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研究报告 

田间施药对自然发酵葡萄酒酵母菌群落结构的影响 
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摘  要：【背景】酵母菌是葡萄酒发酵过程中一类非常重要的微生物，其多样性及群体组成对葡萄酒

的质量有重要贡献。影响葡萄酒中酵母菌组成的因素有很多，但目前尚未见葡萄园田管理对葡萄酒

酵母菌群落结构影响方面的报道。【目的】探索田间施药对自然发酵葡萄酒酵母菌群落结构的影响。

【方法】采用分离培养、常规分子生物学鉴定和 Illumina MiSeq 宏基因组测序结合的方法分析不同样

品中的酵母菌群落结构情况。【结果】从不使用内吸收型化学农药的葡萄样品自然发酵液中分离鉴定

出 Pichia、Hanseniaspora、Schizosaccharomyces、Candida、Saccharomyces、Zygoascus、Issatchenkia

等 7 个属 8 个种的酵母菌，宏基因组测序结果表明有 Pichia (29.42%)、Saccharomyces (21.91%)、

Issatchenkia (17.99%)、Hanseniaspora (12.10%)、Candida (7.47%)、Zygosaccharomyces (5.32%)、

Schizosaccharomyces (3.07%)、Aureobasidium (0.29%)等属的酵母菌参与发酵；使用常规化学农药的葡

萄样品自然发酵液中分离鉴定出 Pichia、Hanseniaspora、Schizosaccharomyces、Candida、Cryptococcus

等 5 个属 6 个种的酵母菌，宏基因组测序结果表明有 Pichia (41.66%)、Hanseniaspora (21.54%)、Candida 

(19.11%) 、 Zygosaccharomyces (7.78%) 、 Schizosaccharomyces (4.04%) 、 Cryptococcus (3.21%) 、

Saccharomyces (1.12%)、Aureobasidium (0.49%)等属的酵母菌参与发酵。【结论】两样品中酵母菌比例

有显著差异，表明在酿酒葡萄的园田管理中化学农药的使用对自然发酵葡萄酒的酵母菌群落结构有较

大影响。 
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Abstract: [Background] Yeast is a very important microorganism in wine fermentation. Its diversity and 
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population composition play an important role in wine quality. There are many factors that affect the 
distribution and presence of yeast flora in wine. However, the influence of grape field management, for 
example the use of pesticides, on wine yeast community structure has not been reported yet. [Objective] We 
studied the effect of pesticide application on the community structure of wine yeasts during spontaneous 
fermentation. [Methods] Methods of pure culture, molecular biology identification and Illumina MiSeq 
metagenomic sequencing were used. [Results] In the spontaneous fermentation broth of grape samples 
without internal absorption chemical pesticides, 7 genuses (8 species) of yeast strains including Pichia, 
Hanseniaspora, Schizosaccharomyces, Candida, Saccharomyces, Zygoascus, and Issatchenkia were isolated 
and identified, while the result of metagenomic sequencing confirmed the dominance of Pichia (29.42%), 
Saccharomyces (21.91%), Issatchenkia (17.99%), Hanseniaspora (12.10%), Candida (7.47%), 
Zygosaccharomyces (5.32%), Schizosaccharomyces (3.07%), and Aureobasidium (0.29%). In the 
spontaneous fermentation broth of grape samples with conventional chemical pesticides, 5 genuses (6 species) 
of yeast strains including Pichia, Hanseniaspora, Schizosaccharomyces, Candida, and Cryptococcus were 
isolated and identified, while the result of Illumina MiSeq sequencing showed that Pichia (41.66%), 
Hanseniaspora (21.54%), Candida (19.11%), Zygosaccharomyces (7.78%), Schizosaccharomyces (4.04%), 
Cryptococcus (3.21%), Saccharomyces (1.12%), and Aureobasidium (0.49%) were involved in the 
fermentation. [Conclusion] Yeast community compositions in the two samples were significantly different, 
indicating that pesticide application on grapes had great influence on the community structure of wine yeasts 
during spontaneous fermentation. 

Keywords: Pesticide application, Yeast community structure, Wine, Spontaneous fermentation, MiSeq 
sequencing 

葡萄酒是多个酵母菌株互作生长和发展变化

形成的复杂体系，酵母菌的多样性、群体组成及发

酵特性，对葡萄酒的质量有重要贡献[1-2]。葡萄酒的

自然发酵是指依靠附着在葡萄表面和生产环境中

的土著微生物完成发酵而不添加外源商业菌株的

过程。优良的自然发酵会有很多种类的酵母菌参

与，无疑会增加葡萄酒香气和风味的复杂度，使其

酒体更加饱满，口感更加精致。研究自然发酵过程

中酵母菌的群落组成，有利于葡萄酒自然发酵过程

的微生物学控制，更好地利用自然发酵提高国产葡

萄酒的品质和竞争力[3-6]。 

自然发酵的葡萄酒存在较多优势，将逐渐成为

新的消费热点。同时，自然发酵中的野生酵母菌也

引起了很多研究者的关注。国内研究者对新疆、甘

肃、昌黎、宁夏、东北等不同产区、不同树龄、不

同品种酿酒葡萄的酵母菌多样性和菌群结构进行

了研究，发现了数十种野生葡萄酒酵母菌[1,3,7-10]；

国外葡萄酒自然发酵普及程度相对较高，法国、意

大利、德国、美国、西班牙、澳大利亚等地的学者

对自然发酵过程的酵母菌群落结构和动力学进行

了较多研究[11-14]。迄今为止发现的葡萄酒相关酵母

菌有 20 多个属 100 多个种，并且酵母菌的种类、

数量、比例会随地区、气候、年份、葡萄品种等有

较大差异，一般不会在同一样品中出现所有种属的

酵母菌。目前尚未见葡萄园田管理对酵母菌群落结

构影响方面的报道。 

葡萄酒酵母菌分类鉴定中常用的方法有 WL 鉴

别 培 养 基 培 养 法 [15] 和 分 子 生 物 学 方 法 (5.8S 

rDNA-ITS 区的测序、酶切分析及 26S rDNA D1/D2

区序列分析等)[1,16]，通常先根据酵母菌在 WL 培养

基上的菌落颜色及形态进行初步聚类，再利用分子

生物学方法进行精确鉴定。近年来，454 高通量焦

磷酸测序、Illumina 高通量测序等宏基因组学方法

因工作量小、重现性高等优点逐渐被用于微生物种

群多样性分析[17-20]。 

本研究的葡萄样品取自烟台蓬莱两种不同管

理模式，即常规化学农药治理和不使用内吸收型化

学农药治理的葡萄园。自然发酵结束后获得的酵母

菌样品采用 WL 鉴别培养基培养、26S rDNA D1/D2

区序列分析、Illumina MiSeq 宏基因组测序结合的方
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法进行酵母菌多样性、群落组成分析，通过对比解

析田间施药对自然发酵葡萄酒酵母菌群落结构的影

响，以期为葡萄园田管理、本土优良酵母菌资源开

发利用和败坏性酵母菌的控制防范提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  样品来源 

葡萄样品取自烟台蓬莱某蛇龙珠葡萄园。其中

一地块近三年不使用内吸收型化学农药(地块 1)，另

一地块采用常规化学农药治理(地块 2)。分别从两地

块中央选取葡萄植株进行葡萄采收(样品 1、2)，采

收的果穗置于无菌袋于 12 h 内运回实验室。 

1.2  主要试剂和仪器 

果胶酶，烟台帝伯仕自酿机有限公司；WL 营养

琼脂培养基，北京奥博星生物技术有限责任公司；酵

母基因组提取试剂盒，天根生化科技(北京)有限公司。 

发酵罐，烟台帝伯仕自酿机有限公司；冷冻离

心机，Eppendorf 公司；生化培养箱，上海博迅医

疗生物仪器股份有限公司；琼脂糖水平电泳仪，

Bio-Rad 公司；蛋白核酸测定分光光度计、PCR 仪，

Thermo Fisher Scientific 公司。 

1.3  实验方法 

1.3.1  葡萄酒自然发酵与酵母菌样品的获得 

葡萄样品 1、2 在无菌条件下进行手动除梗破

碎，葡萄汁带皮装入 3 L 罐，加入 30 mg/L 的果胶

酶后开始自然发酵，控制发酵温度在 24−26 °C。残

糖<4 g/L 时结束发酵，皮渣分离后获得葡萄原酒。

取 50 mL 原酒样品，6 000 r/min 离心 10 min 收集酵

母菌体，无菌生理盐水洗涤 2 次后制得酵母菌悬液。 

1.3.2  酵母菌分离、聚类分析与分子生物学鉴定 

(1) 酵母菌分离与聚类分析 

两个样品的酵母菌悬液各取 1 mL，无菌生理盐

水梯度稀释后涂布 WL 平板培养基[21]，28 °C 培养

7 d。根据各酵母菌在 WL 平板的菌落特征(菌落颜

色、形态、表面特征、边缘特征等)，对各菌落进行

聚类分析和初步鉴定。每个聚类的典型酵母菌纯化

后保藏于 YEPD 斜面培养基[10]。 

(2) 酵母菌的分子生物学鉴定 

选取不同菌落形态的酵母菌(不同样品中形态

相同的酵母菌各取 1 株)进行分子生物学鉴定。 

采用酵母基因组提取试剂盒进行各菌株基因

组 DNA 的提取，并以此为模板，使用通用引物

NL1 (5′-GCATATCAATAGCGGAGGAAAAG-3′)和

NL4 (5′-GGTCCGTGTTTCAAGACGG-3′)进行 26S 

rDNA D1/D2 区序列的 PCR 扩增[22]。PCR 产物送生

工生物工程(上海)股份有限公司进行测序。测序结

果利用 NCBI BLAST 从核酸序列数据库中进行同

源搜索，比较测定序列与已知酵母菌相应序列的相

似度，对酵母菌进行鉴定。 

1.3.3  混菌样品的 MiSeq 宏基因组测序 

(1) 样品总 DNA 的提取与纯化 

2 个样品总 DNA 的提取采用天根酵母基因组

提取试剂盒。抽提的基因组 DNA 经 1%琼脂糖电泳

检测浓度合格、无降解、无杂质后备用。 

(2) 总 DNA 样品的宏基因组测序与分析 

对提取的总 DNA 进行 18S rDNA 的 PCR 扩增与

测序。PCR 扩增引物为 SSU0817F (5′-TTAGCATGG 

AATAATRRAATAGGA-3′)和 1196R (5′-TCTGGACC 

TGGTGAGTTTCC-3′)[23]。PCR 反应体系：5×FastPfu 

buffer 4 μL，dNTPs (2.5 mmol/L) 2 μL，上、下游引

物(5 μmol/L)各 0.8 μL，TransStart FastPfu DNA 聚

合酶(2.5 U/μL) 0.4 μL，基因组 DNA 模板 10 ng，

ddH2O 补足至 20 μL。PCR 反应条件：95 °C 3 min；

95 °C 30 s，55 °C 30 s，72 °C 45 s，35 个循环；72 °C 

10 min。PCR 产物纯化后送上海美吉生物医药科技

有限公司，利用 MiSeq PE250 平台进行高通量测序

分析。 

采用 RDP classifier 贝叶斯算法以 97%为划定

阈 值 对 序 列 划 分 操 作 分 类 单 元 (Operational 

taxonomic unit，OTU)，并在各个分类水平(门、纲、

目、科、属、种)统计样品的群落组成。比对采用

SILVA 数据库，置信度阈值为 0.7。所有原始序列

提交 GenBank 数据库，登录号为 SRP141300。 
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2  结果与分析 

2.1  可培养酵母菌株的分离鉴定结果 

样品 1 和样品 2 在 WL 平板上分别得到了 8 类

和 6 类菌落特征不同的酵母菌群，菌落形态描述见

表 1。每个菌群选取典型菌落分离纯化，提取基因

组 DNA 进行 26S rDNA D1/D2 区序列扩增与测序，

各序列经过 BLAST 比对后，鉴定结果如表 1 所示。

各菌株的 26S rDNA D1/D2 区序列与核酸序列数据

库中的已知序列相似性均为 99%或 100%，可鉴定

到种水平。样品 1 中鉴定出 Pichia、Hanseniaspora、

Schizosaccharomyces、 Candida、 Saccharomyces 、

Zygoascus、Issatchenkia 等 7 个属 8 个种的酵母菌(分

别命名为 1-1−1-8)，样品 2 中鉴定出 Pichia、

Hanseniaspora 、 Schizosaccharomyces 、 Candida 、

Cryptococcus 等 5 个属 6 个种的酵母菌(分别命名为

2-1−2-6)，其中 P. occidentalis、P. fermentans、H. 

uvarum、S. pombe、C. oleophila 在 2 个样品中均有

出现，而 S. cerevisiae、Z. meyerae 和 I. occidentalis

只在样品 1 中出现，C. flavescens 只在样品 2 中出现。 

酵母菌株分离和鉴定结果显示，酿酒葡萄的园

田管理中是否使用化学农药对自然发酵葡萄酒的

酵母菌群落结构有一定影响。不使用内吸收型化学

农药的葡萄样品酵母菌多样性相对丰富一些，并有

酿酒酵母(S. cerevisiae)参与发酵；使用常规化学农

药的葡萄样品中酵母菌种类相对简单，有浅黄隐球

酵母(C. flavescens)出现。 

2.2  混菌样品的微生物群落结构分析结果 

利用 Illumina MiSeq 高通量测序技术对自然

发酵葡萄酒酵母菌群落结构进行分析，样品 1 获

得 35 339 条有效序列，序列平均长度为 401.7 bp；

样品 2 获得 34 028 条有效序列，序列平均长度为

401.0 bp；每个样本优质序列覆盖率均高于 99%。 

利用 RDP classifier 分类器从门(Phylum)、纲

(Class)、目(Order)、科(Family)、属(Genus)、种(Species) 

6 个分类水平统计酵母菌样品的群落组成。门、纲、

目、科 4 个水平的酵母菌群落组成如表 2 所示。2 个

样品中共检测到 2 个真菌门，分别为子囊菌门

(Ascomycota)和担子菌门(Basidiomycota)，其中以子

囊菌门(99.69%、96.47%)为优势类群；检测到 6 个

纲，包括酵母纲(Saccharomycetes)、裂殖酵母纲

(Schizosaccharomycetes)、粪壳菌纲(Sordariomycetes)、

座囊菌纲(Dothideomycetes)、散囊菌纲(Eurotiomycetes)、 

 
表 1  两个样品中葡萄酒酵母菌的分离鉴定结果 
Table 1  Separation and identification results of wine yeasts in the two samples 

Cluster Strains Colony morphology on WL plate GenBank accession No. Homology (%) Identification results 
Cluster 1 1-1, 2-1 Green center and white rim; Convex 

colony with radial edge; Surface: 
wrinkled, consistency of flour 

KY849376.1 100 Pichia occidentalis 

Cluster 2 1-2, 2-2 Green center and cream rim; Convex 
colony with volcanic center; Surface: 
wrinkled and rough 

FJ468445.1 100 Pichia fermentans 

Cluster 3 1-3, 2-3 Intense green; Flat; Surface: smooth, opaque KY992079.1 99 Hanseniaspora uvarum 
Cluster 4 1-4, 2-4 Intense green; Small size; Convex; Surface: 

smooth, opaque, consistency of butter 
AJ550639.1 100 Schizosaccharomyces pombe

Cluster 5 1-5, 2-5 Gray-green with white ring; Flat; Surface: 
smooth, opaque 

KY106621.1 100 Candida oleophila 

Cluster 6 1-6 Bluish grey; Cone-shaped colony with 
transparent ring at the bottom; Surface: 
smooth, opaque 

MH142729.1 99 Saccharomyces cerevisiae 

Cluster 7 1-7 Cream; Flat; Surface: smooth, opaque KY110228.1 99 Zygoascus meyerae 
Cluster 8 1-8 Green center and cream rim; Convex 

colony with volcanic center and plush 
edge; Surface: wrinkled and rough 

FJ432598.1 99 Issatchenkia occidentalis 

Cluster 9 2-6 Light yellow; Elevated to a dome; Regular 
edge; Surface: smooth, mucoid 

KC442270.1 100 Cryptococcus flavescens 
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表 2  2 个样品在不同分类水平的酵母菌群落组成 
Table 2  Yeast community composition in different classification levels of the two samples 

Sample Phylum Class Order Family 
Sample 1 Ascomycota 

99.69%; 
Unclassified 
0.31%  

Saccharomycetes 95.49%; 
Schizosaccharomycetes 3.07%; 
Sordariomycetes 0.04%; 
Dothideomycetes 0.29%; 
Eurotiomycetes 0.67%; 
Unclassified 0.31%; 
Others 0.13% 

Saccharomycetales 95.49%; 
Schizosaccharomycetales 3.07%;
Hypocreales 0.04%; 
Dothideales 0.29%; 
Eurotiales 0.67%;  
Unclassified 0.31%; 
Others 0.13% 

Saccharomycetaceae 94.21%; 
Schizosaccharomycetaceae 3.07%;
Incertae sedis 0.04%; 
Dothioraceae 0.29%; 
Trichomonascaceae 0.67%; 
Unclassified 0.31%; 
Others 1.41% 

Sample 2 Ascomycota 
96.47%; 
Basidiomycota 

3.21%； 

Unclassified 
0.32%  

Saccharomycetes 91.46%; 
Schizosaccharomycetes 4.04%; 

Tremellomycetes 3.21%； 

Dothideomycetes 0.49%; 
Eurotiomycetes 0.30%; 
Unclassified 0.32%; 
Others 0.18% 

Saccharomycetales 91.46%; 
Schizosaccharomycetales 4.04%;
Tremellales 3.21%; 
Dothideales 0.49%; 
Eurotiales 0.30%;  
Unclassified 0.32%; 
Others 0.18% 

Saccharomycetaceae 91.21%; 
Schizosaccharomycetaceae 4.04%;
Tremellaceae 3.21%; 
Dothioraceae 0.49%; 
Trichomonascaceae 0.30%; 
Unclassified 0.32%; 
Others 0.43% 

 
 

银 耳 纲 (Tremellomycetes) ， 其 中 以 酵 母 纲

(95.49%、91.46%)为优势类群；共检测到 6 个目，

包 括 酵 母 目 (Saccharomycetales) 、 裂 殖 酵 母 目

(Schizosaccharomycetales)、肉座菌目(Hypocreales)、

座囊菌目(Dothideales)、散囊菌目(Eurotiales)、银耳

目(Tremellales)，以酵母目(95.49%、91.46%)为优势类

群；检测到 6 个科，包括酵母科(Saccharomycetaceae)、

裂殖酵母科(Schizosaccharomycetaceae)、分类位置

未定的科(Incertae sedis)、小穴壳科(Dothioraceae)、

发菌科(Trichomonascaceae)、银耳科(Tremellaceae)，

其中以酵母科(94.21%、91.21%)为优势类群。 

从 2 个样品中共检测到 11 个属的微生物，包

括 9 个酵母菌属以及轮枝菌属(Verticillium)、曲霉属

(Aspergillus)，不同样品在酵母菌属水平上的分布如

图 1A、B 所示。样品 1 中出现 Pichia (29.42%)、

Saccharomyces (21.91%)、Issatchenkia (17.99%)、

Hanseniaspora (12.10%)、Candida (7.47%)、

Zygosaccharomyces (5.32%)、Schizosaccharomyces 

(3.07%)、Aureobasidium (0.29%)等 8 个属的酵母菌。

样品 2 中出现 Pichia (41.66%)、Hanseniaspora 

(21.54%)、Candida (19.11%)、Zygosaccharomyces 

(7.78%)、Schizosaccharomyces (4.04%)、Cryptococcus 

(3.21%)、Saccharomyces (1.12%)、Aureobasidium 

(0.49%)等 8 个属的酵母菌。两样品在酵母菌种类上 

 

 
 

图 1  样品 1 (A)、2 (B)中酵母菌在属水平的分布饼图 
Figure 1  The pie chart of yeast abundance in Sample 1 (A) and Sample 2 (B) on genus level 
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有很高的相似性，主要区别在于样品 1 中有伊萨酵

母(Issatchenkia)参与发酵，而样品 2 中有隐球酵母

(Cryptococcus)出现。另外，各属酵母的比例有较

大 差 异 ， 如 毕 赤 酵 母 属 (Pichia) 、 酿 酒 酵 母 属

(Saccharomyces)、有孢汉逊酵母属(Hanseniaspora)、

假丝酵母属(Candida)等。 

种水平的酵母菌群落组成见图 2A、B，各酵母

菌 的 比 例 也 有 较 大 区 别 。 例 如 ， 酿 酒 酵 母 (S. 

cerevisiae)在样品 1 中约占 22%，在样品 2 中只占

1%左右。样品 1 的优势菌群(占比 10%以上)依次为

S. cerevisiae (21.91%)、I. occidentalis (17.99%)、P. 

occidentalis (17.39%)、H. uvarum (12.10%)和 P. 

fermentans (11.40%)，样品 2 的优势菌群依次为 P. 

fermentans (22.12%) 、 H. uvarum (21.54%) 、 P. 

occidentalis (19.31%) 和 Unclassified Candida 

(19.11%)。 

3  讨论与结论 

本研究采用分离培养、常规分子生物学鉴定和

Illumina MiSeq 宏基因组测序的方法探索田间施药

对自然发酵葡萄酒酵母菌群落结构的影响。可培养

菌株的分子生物学鉴定采用 26S rDNA D1/D2 区序

列分析法。Kurtzman 等[16]的研究发现 26S rDNA 

D1/D2 区序列(500–600 bp)具有较高的变异率，能

将绝大部分的种区分开，可用于亲缘关系较近的酵

母菌的分类研究。同种(Species)不同菌株的 26S 

rDNA D1/D2 区序列差异一般在 0−1%，超过 1%基

本为不同种的菌株。本研究中分离到的酵母菌的

26S rDNA D1/D2 区序列与数据库中已知序列的相

似性均为 99%或 100%，可鉴定到种水平。纯培养

得到的酵母菌株可进行深入的发酵特性研究，优良

菌株可应用于自然发酵过程的加强与优化，有助于

加快本土优良酵母菌资源的开发利用，促进自然发

酵的普及和推广。 

宏基因组学分析结果与可培养菌株的分子生

物学鉴定结果具有较高的相似度，均鉴定出 Pichia、

Hanseniaspora 、 Schizosaccharomyces 、 Candida 、

Saccharomyces、Issatchenkia、Cryptococcus 等属的

酵母菌。另外，宏基因组学分析表明两样品中还存

在 接 合 酵 母 (Zygosaccharomyces) 和 黑 酵 母

(Aureobasidium)，而这 2 个属的酵母菌因菌群数量

少、营养苛求等原因未在分离培养中获得。本研究

中鉴定出的酵母菌与其他学者对烟台产区葡萄酒

相关酵母菌的研究结果有相似之处，如王会会等[15]

从烟台产区赤霞珠、蛇龙珠的不同发酵时段发酵液

中分离到 Pichia、Hanseniaspora、Issatchenkia、

Saccharomyces、Rhodotorula、Lodderomyces 等属的酵

母菌；王慧[24]从同种类酿酒葡萄的果粒和压榨汁中分

离到了 Hanseniaspora、Issatcheukia、Saccharomyces、

Pichia 、 Candida 、 Torulaspora 、 Metschuikowia 、

Cryptococcus 等 属 的 酵 母 菌 。 其 中 Pichia 、

Hanseniaspora、Saccharomyces、Issatchenkia 等属

的酵母菌在烟台产区较为常见。 

 

 
图 2  样品 1 (A)、2 (B)中酵母菌在种水平的分布饼图 
Figure 2  The pie chart of yeast abundance in Sample 1 (A) and Sample 2 (B) on species level 
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不使用内吸收型化学农药和使用常规化学农

药的葡萄样品自然发酵液中酵母菌种类较为相似，

但各酵母菌比例有较大差异。不使用化学农药样品

的菌群结构更合理，酒精发酵的主力酿酒酵母(S. 

cerevisiae)占优势地位，同时有多种其他种类的酵母

菌参与发酵，发酵速度比较快(8 d 完成发酵)，预期

香气会更加复杂和精致。使用常规化学农药的样品

中 S. cerevisiae 只占很小比例(1%左右)，Pichia、

Hanseniaspora、Candida 等酵母菌主导发酵，并有

葡萄酒有害菌浅黄隐球酵母(C. flavescens)参与发

酵，这与文献已报道的自然发酵过程的酵母菌群落

组成有差异[4,7,25-26]，同时该发酵过程比较缓慢(10 d

完成发酵)，可能与 S. cerevisiae 的菌量少有关系，

预期该发酵产品杂异味会比较明显。综合分析，

酿酒葡萄化学农药的使用会影响自然发酵过程酵

母菌的种类和比例，导致酿酒酵母(Saccharomyces)

等 发 酵 有 益 菌 的 数 量 和 比 例 降 低 ， 隐 球 酵 母

(Cryptococcus)等发酵有害菌的种类和数量得以提

高。类似研究中，Comitini 等[27]考察了无机杀菌剂

(非内吸收型)、无机有机杀菌剂(内吸收型)共用对葡

萄表面酵母菌菌落分布的影响，发现有机杀菌剂的

直接使用会导致酵母菌种类的变化和种群数量的

急剧减少。使用无机杀菌剂的样品中，优势菌群为

H. uvarum、M. pulcherrima、Cryptococcus spp.、A. 

pullulans ， 无 机 有 机 杀 菌 剂 共 用 的 样 品 中 ，

Cryptococcus spp.和 A. pullulans 为优势菌群，而发

酵型菌株几乎不存在。该结果也证实了内吸收型药

物对葡萄酒微生物的不良影响。因此酿酒葡萄的园

田管理中，可在保证葡萄品质的前提下，尽量减少

化学农药的使用。 

本文解析了化学农药的使用对自然发酵葡萄

酒酵母菌群落结构的影响，研究结果为葡萄园田管

理、优良酵母菌资源开发利用和葡萄酒有害菌的防

范控制提供了参考和依据。 
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