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摘   要：【背景】西南高山葡萄酒产区的甘孜州产区，具有生产优质葡萄酒的自然禀赋。【目的】

研究四川甘孜州葡萄酒产区真核微生物种类多样性、本土酿酒酵母遗传多样性，以及商业酵母对

本土酵母多样性的影响。【方法】利用 ITS 高通量测序技术对赤霞珠接种发酵和自然发酵过程中的

微生物进行多样性分析，并利用 Interdelta 指纹图谱分析法，对经过 26S rRNA 基因鉴定的野生酿

酒酵母基因型进行分类。【结果】ITS 测序结果显示，接种发酵和自然发酵各时期均注释到 7 个科

7 个属的酵母，通过 Interdelta 指纹图谱分析发现甘孜州产区的酿酒酵母共有 5 种基因型。该产区

酿酒酵母的 6 株代表菌株与我国其他产区 109 株酿酒酵母的进化树分析结果显示，均与来自北京

产区的酿酒酵母菌株亲缘关系更近。【结论】甘孜州葡萄酒子产区酵母资源丰富，表现出较高的微

生物多样性和中等程度的本土酿酒酵母基因型多样性，为后续优良本土酵母菌株的筛选奠定基础。 
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Diversity analysis of yeasts in the Ganzi alpine wine region, 
Sichuan 
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Abstract: [Background] Ganzi, an alpine wine region in southwestern China, enjoys favorable natural 
conditions for making wine. [Objective] To study the diversity of eukaryotic microorganisms, the 
genetic diversity of native Saccharomyces cerevisiae, and the diversity of native yeasts under the 
influence of commercial yeasts in the Ganzi wine region. [Methods] Cabernet Sauvignon grapes were 
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grouped for Inoculated fermentation and natural fermentation. Then, Internal Transcribed Spacer (ITS) 
high-throughput sequencing was used to analyze the diversity of microorganisms during fermentation, 
and Interdelta fingerprinting was employed for classifying the genotypes of wild S. cerevisiae identified 
by 26S rRNA gene. [Results] Yeasts in 7 genera of 7 families in the natural fermentation and Inoculated 
fermentation were respectively identified, and Interdelta fingerprinting showed 5 genotypes of S. 
cerevisiae in Ganzi wine region. According to the phylogenetic tree of 6 representative S. cerevisiae 
strains in the Ganzi wine region and 109 S. cerevisiae strains from other producing areas in China, the   
6 strains were in close genetic relationship with those from Beijing. [Conclusion] Ganzi wine region is 
rich in yeast resources, showing high microbial diversity and moderate genotypic diversity of native S. 
cerevisiae, which presents a potential for searching excellent native strains. 

Keywords: Ganzi; yeast diversity; natural fermentation; inoculated fermentation; genotypic diversity 

葡萄酒的酿造过程本质上是酵母菌、乳酸

菌等微生物代谢活动的过程[1]。酵母广泛存在

于葡萄园土壤、酿酒设备、葡萄浆果表面、葡

萄汁中[2-6]，形成了十分复杂的酵母群体。酵母

菌群是“微生物风土”的核心菌群，其多样性受

葡萄酒产区气候、土壤等多个因素的影响[5,7-9]。 
近年来，西南高山葡萄酒产区由于其独特

的地理气候特点，受到葡萄酒产业越来越多的

关注[10]。西南高山产区位于 N22°−34°之间的喜

马拉雅山东麓横断山脉周围，平均海拔 1 900 m，

年日照 2 000−2 600 h，年均气温 1−20 ℃，属于

我国酿酒葡萄种植纬度较低而海拔最高的产区

之一[11-12]。四川甘孜州葡萄酒产区属于西南高

山产区的一部分，甘孜州葡萄园主要分布在海

拔 1 800−2 560 m 的横断山脉“两江一河”沿线，

地处高海拔峡谷地区，坡度较大，葡萄园非集

中连片，多为梯田分散分布，通风透光，天然

屏蔽了病虫害的传播，符合发展酒庄葡萄酒的

要求，不同地块、峡谷、河流等非常适宜于生产

不同风格和特色的酒庄葡萄酒[10]。截至 2020 年，

在甘孜州、阿坝州境内已经有 1 300 余 hm2 的

酿酒葡萄园。近年来对高山葡萄酒产区部分子

产区的本土酵母多样性进行了大量研究，然而

对甘孜葡萄酒产区本土酵母的研究有限。 
目前，在我国西南高山葡萄酒产区的云南

产区，赵悦等从香格里拉的 4 个不同海拔葡萄

园的赤霞珠自然发酵葡萄酒中，共分离鉴定出

9 属 10 种酵母，且不同海拔葡萄园的酵母种之

间存在显著差异[13]；杨宽等从弥勒云中舞葡萄

中分离鉴定出了葡萄汁有孢汉逊酵母、陆生伊

萨酵母、库德毕赤酵母、粘红酵母和桔假丝酵

母 5 属 5 种，显示了该地酵母菌种类的多样性[14]；

史涛涛从德钦产区赤霞珠冰葡萄自然发酵过程

中分离鉴定出浅黄隐球酵母、 Cryptococcus 
amylolentus、Hyphopichia pseudoburtonii、葡萄

汁有孢汉逊酵母、酿酒酵母等 5 种酵母[15]。在

西南高山葡萄酒产区的四川产区，蒋丽在阿坝州

威代尔冰葡萄果实上分离鉴定出了葡萄汁有孢

汉逊酵母、美极梅奇酵母、酿酒酵母、解脂耶罗

维亚酵母和异常威克汉逊酵母等 5 种酵母[16]。

这些研究表明西南高山产区的酵母属、种具有

多样性，且不同产地之间具有明显差异。这些

产区的酵母菌多样性和特性可能在产区葡萄酒

风格形成中发挥了作用。 
本研究以西南高山产区四川甘孜州产区葡

萄酒微生物为研究对象，运用 ITS 高通量测序

技术，分析了赤霞珠葡萄在自然发酵和接种商

业酵母发酵进程中的真核微生物多样性，并利

用纯培养结合 Interdelta 基因分型技术，考察了

该产区的酿酒酵母基因型多样性。 
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1  材料与方法 
1.1  样品 

从四川甘孜州乡城县挑选生长势好、无病

害的赤霞珠葡萄，置于无菌袋中运回实验室。 
自然发酵(Z)和接种商业酵母(CEC01)发酵

(S)：将葡萄除梗破碎后装入已灭菌的 3 L 玻璃罐

中，于 18−20 ℃进行带皮发酵。分别在葡萄破碎

后(S1、Z1)、发酵母液(自然发酵)或接种商业酵母

后(S2、Z2)、发酵启动期(S3、Z3)、发酵旺盛期(S4、
Z4)、发酵后期(S5、Z5)和发酵末期(S6、Z6)取样。 

商业酿酒酵母 CEC01，安琪酵母公司股份

有限公司。 

1.2  培养基、主要试剂和仪器 
YEPD 培养基，北京奥博星生物技术有限责

任公司；WLN 营养琼脂培养基，海博生物技术有

限公司。培养箱，上海精宏实验设备有限公司；

超净工作台，苏州安泰空气技术有限公司；灭

菌锅，上海申安医疗器械厂；微量紫外分光光度

计，NanoDrop 公司；PCR 仪，Bio-Rad 公司；电

泳仪，北京市六一生物科技有限公司；凝胶成像

系统，Syngene 公司；超低温冰箱，Sanyo 公司。 

1.3  方法 
1.3.1  ITS 高通量测序 

ITS 扩增选择区域为 ITS2 区。引物为

forward primer (5′-GCATCGATGAAGAACGCA 
GC-3′)，reverse primer (5′-TCCTCCGCTTATTG 
ATATGC-3′)。以稀释后的基因组 DNA 为模板，进

行 PCR。用 2%琼脂糖凝胶电泳检测 PCR 产物，切

胶回收 PCR 产物。回收后，利用微量紫外分光光

度计和 2%琼脂糖凝胶电泳进行文库质检。文库质

检合格后，使用 Qubit 进行文库定量。使用 Illumina 
HiSeq PE250 进行上机测序。上述 ITS amplicon 测

序工作由上海锐翌基因有限公司完成。 
1.3.2  酵母菌分离纯化与 WLN 鉴定 

取自然发酵液，用无菌水稀释至适当梯度

(10−1−10−8)，均匀涂布于含 100 mg/L 氯霉素的

YEPD 平板上，28 ℃倒置培养 5 d。随机挑取单

菌落接种于 YEPD 液体培养基 150 r/min 活化

12 h 后，划线接种于 WLN 培养基上，28 ℃倒

置培养 10 d。根据各酵母菌落在 WLN 平板上

的菌落特征(菌落颜色、形态、表面特征、边缘

特征)，对各菌落进行 WLN 培养类型分类。 
1.3.3  酿酒酵母菌的分子鉴定 

(1) 酿酒酵母菌株基因组 DNA 提取及检测 
DNA 提取采用石英砂破壁法[17]，DNA 纯

度和浓度使用微量紫外分光光度计检测。 
(2) 26S rRNA 基因 D1/D2 区测序鉴定 
从 WLN 培养类型为酿酒酵母的 101 株菌

中，随机选取 30 株进行 26S rRNA 基因 D1/D2
区测序鉴定，引物为 NL1 (5′-GCATATCAATAA 
GCGGAGGAAAAAG-3′)和 NL4 (5′-GGTCCGT 
GTTTCAAGACGG-3′)。PCR 产物经生工生物工

程(上海)股份有限公司测序，测序结果在 NCBI
进行 BLAST 搜索比对。 

(3) Interdelta 分型 
对经 26S rRNA 基因 D1/D2 区测序鉴定的

30 株酿酒酵母菌种进行 Interdelta 指纹图谱分析，

使用引物 delta12 (5′-TCAACAATGGAATCCC 
AAC-3′)和 delta21 (5′-CATCTTAACACCGTATA 
TGA-3′)进行 PCR 扩增，对所得电泳图进行对

比，找出相同的分型进行汇总[18-19]。 
1.3.4  酵母菌株进化分析 

为了进一步确定供试菌株与我国其他产区

已 公 布 的 酿 酒 酵 母 菌 株 的 亲 缘 关 系 ， 将

Interdelta 指纹图谱分型鉴定结果显示的每个基

因型中随机挑取的 1−2 个菌株与从 NCBI 下载

中国新疆、宁夏、甘肃、山西、北京、山东等

葡萄酒产区的已公布的 109 株酿酒酵母的 26S 
rRNA 基因 D1/D2 区序列，利用 MEGA 7.0 软

件中的 neighbor-joining 法构建系统发育树展示

酿酒酵母菌的遗传多样性和各菌株间的亲缘关
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系，并进行 1 000 次的 bootstrap 检验。 

2  结果与分析 
2.1  ITS amplicon 测序结果分析 

对赤霞珠接种发酵样本和自然发酵样本进

行 ITS amplicon 测序，经序列质量控制后共得到

438 377 条有效序列，序列平均长度在 319 bp。
根据 97%的相似度，抽平后的样品共得 180 个

OTU。其中，接种发酵和自然发酵共有的 OTU 为

132 个，特有的 OTU 分别为 29 个和 19 个(图 1)。 
2.1.1  接种发酵和自然发酵在不同发酵时期的

物种 α 多样性分析 
α 多样性(alpha diversity)是对单个样品中

物种多样性的分析，利用 QIIME 软件计算样品

的 α 多样性指数的值[20]。甘孜州赤霞珠葡萄在

接种发酵和自然发酵条件下不同发酵时期的真

菌种群结构组成特点见表 1。在 97%的序列相似

性水平上，葡萄破碎后的醪液中(S1、Z1)的有效

序列数以及产生的 OTU 数量较多。 
自然发酵各时期的 Shannon 指数和 Simpson

指数，分别在 0.08−3.59 和 0.01−0.87 之间，而

接种发酵各时期分别介于 0.11−3.64 和 0.02− 
0.88 之间。2 个不同发酵方式样品中的 Shannon 

 
 

图 1  赤霞珠接种发酵和自然发酵各时期 OTU数

分布韦恩图   A：接种发酵组；B：自然发酵组 
Figure 1  Venn diagram of the distribution of 
OTUs for each stage of inoculated and natural 
fermentation of Cabernet Sauvignon. A: Inoculated 
fermentation; B: Natural fermentation. 

指数和 Simpson 指数均逐渐下降，表明随着发

酵的进行，真菌丰度不断下降，主导发酵的微

生物种类不断下降。 
2.1.2  接种发酵和自然发酵在不同发酵时期的

物种 β 多样性分析 
β 多样性是用来比较一对样品在物种多样

性方面存在的差异大小，该指数越大表示样品

间的差异越大。基于 Unweighted UniFrac 距离

矩阵，将具有相似 β 多样性的样品聚在一起，

反应样品间的相似性。自然发酵过程中，Z3 时

期与 Z4、Z5 时期之间的物种组成相似，而 Z1
时期与 Z3、Z4、Z5、Z6 时期之间的物种组成

差异较大。接种发酵过程中，S5 时期与 S4、S6

时期之间的物种属组成相似，而 S1 时期与 S4、

S5、S6 时期之间的物种属组成差异较大。接种

发酵和自然发酵各时期之间的物种属组成差

异，均随着发酵进行越来越大。综合来看，2 种

发酵处理的 Z1 和 S1 之间，Z2 和 S2 之间，Z3、

S5 之间，Z5、S5 的物种属水平组成相似(图 2)。 
2.1.3  接种发酵和自然发酵在不同时期的酵母

菌群组成分析 
接种发酵和自然发酵各时期可归类的微生

物群落 OTU，共归于 20 个科 20 个属，其中酵

母菌有 7 科 7 属(图 3、图 4)。 
在科的水平上，接种发酵和自然发酵样品

中均检测到 7 个科的酵母。其中，类酵母科

(Saccharomycodaceae)是 S1 和 Z1 时期的优势

科，分别占样品序列总数的 60.65%和 69.18%；

而在 S2−S6 时期和 Z2−Z6 时期，酵母科

(Saccharomycetaceae)为优势酵母科，其占比均

大于所在时期样品序列总数的 80% (图 3)。 
在属的水平上，在 2 组发酵样本中均检测到

7 个 酵 母 属 ( 图 4) ， 分 别 为 酿 酒 酵 母 属

(Saccharomyces) 、 有 孢 汉 逊 酵 母 属

(Hanseniaspora)、隐球酵母属(Cryptococcus)、假 
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表 1  赤霞珠接种发酵和自然发酵各时期物种的 α 多样性指数分析 
Table 1  Analysis of alpha diversity index for each stage of inoculated and natural fermentation of Cabernet 
Sauvignon 
样品 
Samples 

有效序列数 
Number of valid sequences 

OTU 数量 
Number of OTUs 

Shannon 指数 
Shannon index 

Simpson 指数 
Simpson index 

覆盖度 
Coverage (%) 

接种发酵 
Inoculated 
fermentation 

S1 38 592 152 3.64 0.88 99.91 
S2 38 515 98 1.29 0.31 99.87 
S3 33 059 54 0.47 0.12 99.91 
S4 38 834 26 0.20 0.05 99.96 
S5 36 040 22 0.12 0.02 99.97 
S6 37 250 25 0.11 0.02 99.97 

自然发酵 
Natural 
fermentation 

Z1 37 716 144 3.59 0.87 99.92 
Z2 36 246 88 1.49 0.42 98.88 
Z3 36 364 31 0.18 0.03 99.96 
Z4 36 517 30 0.15 0.03 99.96 
Z5 35 463 19 0.11 0.02 99.97 
Z6 33 781 22 0.08 0.01 99.92 

 

 
 
 

图 2  赤霞珠葡萄接种发酵和自然发酵各时期物种

β 多样性热图   A：接种发酵组；B：自然发酵组 
Figure 2  Heatmap of beta diversity for each stage 
of inoculated and natural fermentation of Cabernet 
Sauvignon. A: Inoculated fermentation; B: Natural 
fermentation. 

丝酵母属(Candida)、毕赤酵母属(Pichia)、红酵母

属(Phodotorula)和黑粉酵母属(Filobasidium)。 
在接种发酵过程中，S1时期检测到7个酵母属，

其中有孢汉逊酵母属和隐球酵母属的比例分别为

63.33%和 27.21%。随着发酵的启动，S2 时期样品

中的有孢汉逊酵母属和隐球酵母属所占比例急剧

下降，而酿酒酵母属所占比例由 S1 的 4.65%迅速升

高至 94.12%。随着发酵进行，在发酵过程中起主要

作用的为酿酒酵母属，其次是有孢汉逊酵母属。 
在自然发酵过程中，Z1 时期同样也检测

到 7 个酵母属，其中有孢汉逊酵母属、隐球酵

母属分别为 72.02%和 20.78%。随着发酵的启

动，Z1 时期的 3 个酵母属所占比例同样快速下

降，酿酒酵母属则由 Z1 时期的 0.26%升高至

80.99%；与接种发酵 S2 时期不同的是，假丝

酵母属所占比例由 Z1 的 0.49%升高至 15.43%。

在自然发酵过程中起主要作用的是酿酒酵母 
属，其次是有孢汉逊酵母属和假丝酵母属。 

在种的水平上，2 组发酵样本中共检测到

13 个种，分别是酿酒酵母属的 S. cerevisiae；有

孢汉逊酵母属的 Hanseniaspora thailandica；隐

球酵母属的 Cryptococcus victoriae、Cryptococcus  
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图 3  赤霞珠葡萄接种发酵和自然发酵各时期酵母菌群科水平分布柱形图   A：接种发酵组；B：自

然发酵组 
Figure 3  Relative abundance of yeast community for each stage of inoculated and natural fermentation of 
Cabernet Sauvignon at the family level. A: Inoculated fermentation; B: Natural fermentation. 
 

 
图 4  赤霞珠葡萄接种发酵和自然发酵各时期酵母菌群属水平分布柱形图   A：接种发酵组；B：自

然发酵组 
Figure 4  Relative abundance of yeast community for each stage of inoculated and natural fermentation of 
Cabernet Sauvignon at the genus level. A: Inoculated fermentation; B: Natural fermentation. 
 

aff taibaiensis 、 Cryptococcus paraflavus 、

Cryptococcus laurentii 和 Cryptococcus 
rajasthanensis；假丝酵母属的 Candida xylopsoci、
Candida smithsonii 和 Candida quercitrusa；毕赤酵

母属的 Pichia fermentans、红酵母属的 Phodotorula 
nothofagi、黑粉酵母属的 Filobasidium floriforme。
其中C. smithsonii和C. rajasthanensis只存在于接种

发酵中，C. xylopsoci 只存在于自然发酵中。2 组发

酵样本中，丰度最高的是 S. cerevisiae，其次是 H. 

thailandica (图 5)。 

2.2  酵母菌的 WLN 培养鉴定 
Cavazza 等研究表明，根据菌落的颜色和形

态，WLN 培养基可以区分在葡萄酒发酵过程中

出现的大多数典型的酵母菌[21]。从甘孜州赤霞

珠葡萄自然发酵过程中分离到 183 株野生酵母

菌株，将其在 WLN 培养基上培养 10 d 后，根

据菌落形态特征初步鉴定了野生酵母菌的种

属，并对形态相似的菌株进行了归类(表 2)。如 
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表 2  酵母菌在 WLN 培养基上的形态分型结果 
Table 2  Morphological classification of yeasts by WLN nutrient medium 
类型 
Types 

菌落特征 
Colony characteristics 

鉴定结果 
Identification results 

菌株个数 
Number of strains 

CT1 Cream, knoblike, convex, surface: smooth, opaque, consistency of cream Saccharomyces 96 
CT2 Cream to green, knoblike, surface: smooth, opaque, consistency of cream 5 
CT3 Gray-green with green center, flat, surface: smooth, opaque, consistency of 

cream 
Hanseniaspora 46 

CT4 Intense green with white rim, flat, surface: smooth, opaque, consistency of 
butter 

7 

CT5 Pale green, flat, surface: smooth, opaque, consistency of butter 6 
CT6 Green to grey-green, knoblike, convex, surface: smooth, opaque Cryptococcus 3 
CT7 Gray-green with hint of blue, flat, surface: smooth, opaque, consistency of 

cream 
9 

CT8 White, surface: opaque, wrinkled and rough, consistency of flour Pichia 11 
Total   183 

 
表 2 所示，183 株酵母菌被分成 8 个 WLN 培养

类型。根据 Cavazza 等的描述以及前人的验证

及补充[22-24]，依据菌落的颜色和形态，判定 CT1
和 CT2 类为酿酒酵母属，占总数的 55.19%；

CT3、CT4 和 CT5 为有孢汉逊属酵母，占总数

的 32.24%；CT6、CT7 类为隐球酵母属，占总

数的 6.56%；CT8 为毕赤酵母属，占总数的

6.01%。 

2.3  Interdelta 指纹图谱分析 
将鉴定为酿酒酵母的菌株进行 Interdelta 指

纹图谱分型，共获得 5 种基因型，其典型

Interdelta 指纹图谱如图 6 所示。对 5 种酿酒酵

母基因型的 Interdelta 结果进行 UPGMA 聚类分

析(图 7)。当欧式距离为 0.68 时，可将 5 个基因

型分为 3 类，第一类以酿酒酵母 H14 为代表的

基因型，第二类以酿酒酵母 H15 为代表的基因

型，第三类则是以酿酒酵母 B13、B15 和 F11
为代表的 3 种基因型。 

2.4  甘孜州高山葡萄酒产区酿酒酵母菌进

化分析 
参与对比的所有酿酒酵母的 26S rRNA 基

因 D1/D2 区序列，均起源于一个共同的祖先，

主要分为 3 个大支。甘孜州高山葡萄酒产区的

6 株酿酒酵母分为 2 支，酿酒酵母 K12、J32、 

 
 

图 6  自然发酵中酿酒酵母 Interdelta 指纹图谱

分析结果 
Figure 6  Interdelta fingerprint analysis of S. 
cerevisiae during natural fermentation. 
 

 
 

图7  自然发酵中酿酒酵母5个基因型的聚类分析图 
Figure 7  Cluster analysis diagram of 5 genotypes 
of S. cerevisiae during natural fermentation. 
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B13、C33、E13 和其他产区的 37 株酿酒酵母聚

于一大支，酿酒酵母 D11 和其他产区的 37 株酿

酒酵母聚为一支。聚类结果显示，酿酒酵母

D11、B13，酿酒酵母 E13、K12、J32，以及酿

酒酵母 C33，均与来自北京的酿酒酵母菌株亲

缘更近。同时，基于 26S rRNA 基因 D1/D2 区

序列的进化分析也显示，我国各葡萄酒产区酿

酒酵母之间亲缘关系较近(图 8)。  

 

 
 

 

图 8  酿酒酵母 26S rRNA 基因 D1/D2 区序列进化树分析 
Figure 8  Phylogenic tree of S. cerevisiae based on the sequence analysis of the 26S rRNA gene D1/D2 
region. 
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3  讨论 
葡萄酒酵母群落在不同产区具有鲜明的地

域差异，这是“微生物风土”的一个重要特征[25]。

在甘孜州赤霞珠葡萄酒发酵过程中，检测到了

7 个属 13 个种的酵母，分别为酿酒酵母属

(Saccharomyces) 、 有 孢 汉 逊 酵 母 属

(Hanseniaspora)、隐球酵母属(Cryptococcus)、假

丝酵母属(Candida)、毕赤酵母属(Pichia)、红酵

母属(Phodotorula)和黑粉酵母属(Filobasidium)
等。这与 Zhao 等[26]研究的同样处于高山产区的

香格里拉产区赤霞珠葡萄的微生物多样性存在

显 著 差 异 。 本 研 究 中 检 测 到 的 红 酵 母 属

(Phodotorula)和黑粉酵母属(Filobasidium)在香

格里拉并未检测到，而香格里拉产区中的

Brettanomyces 、 Debaryomyces 、 Meyerozyma 、

Saccharomycopsis 等 11 个属的酵母，在甘孜州

的葡萄中没有发现[26]。这表明在高山产区内，

不同地理位置和气候条件对酵母群落也有很大

影响。类似地，Gao 等[27]对新疆葡萄酒产区酿

酒葡萄表皮微生物群落与环境条件的关系进行

分析，结果也同样表明酿酒葡萄表面的微生物

群落结构主要受地理条件控制。 
值得一提的是，甘孜州葡萄酒产区还栖息

着几种产胞外酶的酵母，如 C. xylopsoci、C. 
quercitrusa、F. floriforme，能产生至少一种胞

外酶，如果胶酶、纤维素酶和 β-葡萄糖苷酶等

对葡萄酒的风味有积极作用[28-30]。这些酵母菌

在葡萄酒中的应用尚未被广泛研究。甘孜州葡

萄酒产区产胞外酶的酵母菌株具有重要的潜在

价值，可在将来的研究中进一步开发。 
在甘孜州赤霞珠自然发酵和接种发酵初

期，Hanseniaspora 和 Cryptococcus 均是优势菌

属，而 Saccharomyces 的数量相对较低。无论是

自然发酵还是接种发酵，随着酒精发酵的启动，

非酿酒酵母的数量急剧降低，而之前不占优势

的 Saccharomyces 快速成为优势菌群，主导发酵

的进行。与此同时，在接种发酵的酒样中，

Hanseniaspora 一直存在，表现出了较强的生存

能力。类似地，在多个研究，都发现 Hanseniaspora
是葡萄果皮或者发酵初期的优势菌群 [26,31-32]，

近年来研究发现其具有高产乙酸乙酯、分泌糖

苷酶增加葡萄酒香气、提高香气含量和香气复

杂度等优良特性，对具有混合接种发酵应用潜

力的 Hanseniaspora 进行研究是开发利用该属

酵母资源的基础[33-36]。与接种发酵相比，自然

发酵酒样中，Candida 却表现出了较强生存能

力。Candida 一方面可能给自然发酵葡萄酒贡

献复杂的香气物质，但另一方面，由于 Candida
是引起“酒花病”的主要微生物，因此会给自然

发酵葡萄酒贮存期间的 “酒花病 ”防治带来  
压力。 

本研究中 30 株野生酿酒酵母具有 5 个

Interdelta 指纹图谱类型，表现出四川甘孜州赤

霞珠葡萄自然发酵过程中丰富的酿酒酵母菌株

基因型多样性。酿酒酵母是葡萄酒自然发酵中

后期主要的野生酵母菌株，也是目前工业应用

最广的酵母菌[37]，葡萄酒产区本土酿酒酵母，

更有利于促进产区葡萄酒质量风格的形成和塑

造，对其基因型多样性研究对后续开发利用具

有重要意义[38-39]。 
西南高山葡萄酒产区作为我国一个新兴

产区，具有酿造优质葡萄酒的自然禀赋。通过

本研究对甘孜州赤霞珠在接种发酵和自然发

酵过程中的酵母菌多样性分析以及对自然发

酵中酵母的分离和鉴定，发现了位于西南高山

产区的甘孜州葡萄酒子产区，具有较高的微生

物多样性和中等程度的本土酿酒酵母基因型

多样性，这对本产区葡萄酒风格的形成具有潜

在重要作用。 
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