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普洱曼歇坝咖啡干法加工初期细菌与 

真菌群落变化特征 

韩  龙, 张天祎, 谢晋奕, 王鑫宇, 阚  欢* 

(西南林业大学生命科学学院, 昆明  650224) 

摘  要: 目的  揭示普洱曼歇坝咖啡果干法加工初期微生物群落结构变化规律。方法  以普洱市曼歇坝干法

加工咖啡果为样本, 采用高通量 16S rDNA和 ITS扩增子测序技术分析加工初期不同时间点咖啡果细菌与真菌

多样性。结果  从全部样品共获得 623 个细菌操作分类单元(operational taxonomic units, OTUs)和 898 个真菌

OTUs, 经物种注释分别可归入细菌的 18 个门、209 个属以及真菌的 6 个门、298 个属, 其中只有 98 个细菌

OTUs 以及 103 个真菌 OTUs 始终存在于所有日晒阶段的咖啡果中。随着日晒时间推移, 葡糖酸杆菌属、泛菌

属、韦斯氏菌属会成为优势明显的细菌属, 库兹曼酵母属、拉钱斯酵母属、赤霉属则会成为优势明显的真菌

属。结论  咖啡果中细菌与真菌群落会随日晒时间推移而不断发生变化, 其中日晒 72 h 是少数高相对丰度优

势细菌属与真菌属形成的关键时期, 也是发酵相关细菌最繁盛的时期, 还同时是病理营养真菌衰落腐生营养

真菌开始繁盛的转折点。 
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Variation characteristics of bacterial and fungal communities in the early 
period of dry coffee processing in Manxieba of Pu’er area 

HAN Long, ZHANG Tian-Yi, XIE Jin-Yi, WANG Xin-Yu, KAN Huan* 

(School of Life Science, Southwest Forestry University, Kunming 650224, China) 

ABSTRACT: Objective  To reveal the change characteristics of microbial community structure in the early stage of 

coffee fruit dry processing in Manxieba of Pu’er area. Methods  Taking the coffee fruit processed by dry process in 

Manxieba of Pu’er area as the sample. 16S rDNA and ITS amplicon by high throughput sequencing were used to 

analyze the bacterial and fungal diversity of coffee fruit at different time points in the early stage of processing. 

Results  A total of 623 bacterial OTUs (operational taxonomic units) and 898 fungal OTUs were found from all 

samples. After species annotation, OTUs were classified into 18 phyla, 209 genera of bacteria and 6 phyla, 298 

genera of fungus. Among them, only 98 bacterial OTUs and 103 fungal OTUs were always present in all stages of 

sun-baked coffee fruits. With the increase of time in the sun, Gluconobacter, Pantoea and Weissella became 

obviously dominant bacterial genera, Kurtzmaniella, Lachancea and Gibberella became obviously dominant fungal 
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genera. Conclusion  The bacterial and fungal communities in coffee fruits constantly change with the increase of 

time in the sun. Thereinto, 72 hours is the key time point for the formation of obviously dominant bacterial and fungal 

genera with high relative abundance is also the most prosperous period of fermentative bacteria, and is 

simultaneously the turning point of decline of pathotroph and rise of saprotroph. 

KEY WORDS: coffee; dry processing; high-throughput sequencing; bacterial community; fungal community 
 
 

0  引  言 

咖啡是世界 3 大饮料之一, 起源于埃塞俄比亚, 如今

流行于全世界。随着我国对外开放和经济发展, 咖啡在短

短数十年间从一种小众饮品变为如今大街小巷都可见的大

众消费品, 消费者对其品质的要求也在不断提高[1‒3]。这对

咖啡生产者既是机遇也是挑战, 也亟需科学化系统化的咖

啡研究为生产者创新、优化工艺提供理论参考。云南多山, 

相当一部分地区属于亚热带季风气候区, 土地肥沃, 雨水

充沛, 阳光充足, 早晚温差大, 得天独厚的气候特征非常

适合咖啡种植。目前, 云南咖啡从种植面积、产量、产值

以及从业人数均位列全国首位, 是名副其实的中国咖啡主

产区[4‒5]。但存在精深加工技术不足, 如缺乏生产独特地域

风味高品质咖啡的加工工艺 , 创新能力提升缓慢 , 机械

化、规模化、自动化程度低, 未能很好形成与世界精品咖

啡的核心竞争力等问题[6‒8]。 

咖啡最常见的初加工方法有干法(日晒法)和湿法(水

洗法)两种, 此外还有半干法(蜜处理法)、体内发酵法、湿

刨法等多种初加工方法, 不同的加工方法可赋予咖啡豆不

同的风味口感[9]。咖啡豆是咖啡果实的种子, 种子之外包

有银皮、果肉、果皮等成分, 以上加工方法的主要区别之

一就是处理这些外层成分方式的不同。微生物普遍存在于

咖啡鲜果以及之后加工的不同阶段[10‒11]。这些微生物在咖

啡加工过程中发挥着各种各样的功能, 例如果肉中果胶以

及其他黏性糖类的降解和消耗[12]。同时这些微生物产生的

代谢物对咖啡生豆的感官特性甚至最终的杯测品质都有着

正面或负面的影响[13‒14]。但哪些微生物对于生产高品质咖

啡豆是必需的, 以及特定微生物与特定风味物质或异味物

质之间的关系目前都尚不明确。云南作为中国咖啡的主要产

区, 大多数研究主要集中于工艺优化和工艺创新, 针对咖啡

微生物的理论研究相对较少。在实地调研中, 咖啡生产者反

馈他们观察到咖啡在处理过程中有霉斑、咖啡果组织溶解、

发酵香气产生等现象, 但对其中原理普遍缺乏深刻认识。 

本研究以云南咖啡主产区之一的普洱地区为采样区, 

以日晒法加工初期的咖啡果为研究对象, 分别采集鲜果以

及不同日晒时间的咖啡果为样本, 通过高通量 16S rDNA

和 ITS 扩增子测序分析样品的细菌和真菌多样性, 重点关

注细菌和真菌群落随日晒时长增加而变化的特征。同时结

合细菌 FAPROTAX 以及真菌 FunGuild 功能群体预测软件, 

对多样性信息进行功能预测并按功能分组, 重点关注主要

功能群体随日晒时长增加的变化特征。通过对以上群落和功

能群变化特征的解析初步明确咖啡果日晒法加工过程中主

要参与的细菌和真菌类群以及咖啡果日晒加工工艺的关键

控制时间点。同时, 通过该研究丰富人们对咖啡微生物的认

识, 并为进一步的咖啡日晒加工工艺优化提供理论参考。 

1  材料与方法 

1.1  材料与试剂 

咖啡果采自云南省普洱市曼歇坝某工厂。 

NaCl(分析纯, 国药集团化学试剂有限公司)。 

1.2  仪器与设备 

5804R 台式高速冷冻离心机(德国 Eppendorf 公司); 

NovaSeq 6000 高通量测序平台(美国 Illumina 公司)。 

1.3  实验方法 

1.3.1  咖啡果样品采集 

咖啡干法加工大致工艺流程为: 将采摘后的咖啡鲜果

直接晒至干果, 机械脱皮脱壳后, 即成咖啡生豆。其加工初

期即咖啡鲜果晒至干果状之前的时期, 由于水分相对充足, 

理论上是微生物活动的活跃期。因此, 5 份加工初期不同日

晒时间咖啡果样品采集自云南省普洱市曼歇坝某大型咖啡

加工厂, 该加工厂工艺成熟, 咖啡品质较高, 具有当地代表

性。样品分别(命名)为: 咖啡鲜果(XG)、干法加工日晒 48 h

咖啡果(G1)、日晒 72 h 咖啡果(G2)、日晒 100 h 咖啡果(G3)

和日晒 120 h 咖啡果(至此咖啡果已成干果状)。每一日晒时

间样品分别从晒架不同部位采集, 混样后使用无菌铁丝匀

质袋封装, 放入车载冰箱冷冻至约‒20℃带回实验室。 

1.3.2  咖啡果样品中菌体的回收 

日晒时间相同各采样点样品混样, 向装有咖啡果样

品的无菌袋中加入 0.85%无菌生理盐水, 封紧袋口, 用手

轻轻揉搓、翻转无菌袋 2 min, 然后静置 15 min, 之后再重

复操作一次。振荡结束, 将悬液倒入离心管离心, 在 4℃下, 

12000×g 离心 15 min, 去除上清液保留沉淀(沉淀中含有回

收的菌体), 放入‒80℃超低温冰箱保存[15]。 

1.3.3  高通量扩增子测序 

回收菌体送至天津诺禾致源科技有限公司(Novogene)

进行测序, 主要技术指标: 菌体基因组 DNA提取采用十六

烷基三甲基溴化铵 / 十二烷基硫酸钠 (cetyl trimethyl 
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ammonium bromide/sodium dodecyl sulfate, CTAB/SDS)
法 ; 细菌 16S rDNA V3V4 高变区扩增引物对为 341F 

(5’-CCTAYGGGRBGCASCAG-3’) 和 806R (5’-GGAC 

TACNNGGGTATCTAAT-3’), 真菌 ITS1-1F 区域扩增引物

对为 ITS5-1737F (5’-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3’)

和 ITS2-2043R (5’-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3’); 扩

增子测序平台为 Illumina NovaSeq 6000。 

1.3.4  数据处理 

使 用 软 件 QIIME software Version 1.9.1 进 行

Observed-species与Shannon 2个α-多样性指数的计算; β-多样

性的分析同样使用 QIIME software version 1.9.1 计算 Unifrac 

metric matrix 并进行非加权算数平均组对法 (unweighted 

pair-group method with arithmetic means, UPGMA)分析及其图

形绘制; 细菌群体功能采用 FAPROTAX 进行预测, 该软件数

据库对细菌物种功能的注释基于已发表的文献[16]。真菌群

体生态功能预测则采用 FunGuild[17]。 

2  结果与分析 

2.1  咖啡样品整体细菌与真菌多样性 

均一化选取有效序列 ( 细菌 cutoff=57540, 真菌

cutoff=59857), 以 97%一致性阈值进行 α-多样性分析。5

个样品的细菌和真菌 Good’s coverage 指数均高于 0.99, 说

明在均一化选取的数据量下所显示的各样品物种数已覆盖

该样品的绝大多数物种。从全部 5 个样品共获得细菌操作

分类单元(operational taxonomic units, OTUs) 623 个, 经物

种注释可归入细菌的 18 个门、209 个属。其中, 许多细菌

OTUs 无明确分类地位说明可能存在细菌潜在新类群。同时, 

还获得 898 个真菌 OTUs, 经物种注释可归入真菌的 6 个门、

298 个属, 绝大部分 OTUs 归入子囊菌门和担子菌门, 只有

极少数 OTUs 归入另外 4 个真菌门。许多真菌 OTUs 同样也

无明确分类地位, 说明还可能存在真菌潜在新类群。 

样品细菌和真菌 α-多样性指数见表 1, Observed species

指数显示了样品中细菌物种的数目, Shannon 指数表征了群

落内物种分布的均匀度, 所有样品都携带有多样性丰富的

细菌物种, 但物种数在不同日晒时长样品中波动明显。各样

品中真菌的 Observed species 指数值普遍高于细菌, 只日晒

100 h (G3)例外, 但整体呈不断减小的趋势。Venn 图中每一椭

圆代表编号对应的样品, 其中数字代表其所包含的 OTUs 数, 

椭圆重叠部分的数字代表样品间共有的 OTUs 数, 外围未重

叠部分的数字代表独有 OTUs 数。通过图 1 可看出, 有 98 个

细菌 OTUs 始终存在于所有样品中, 但各样品中同时还存在

相当数量的独有细菌 OTUs, 尤其鲜果和日晒 100 h (G3)咖啡

果中居多。同时, 真菌有 103 个 OTUs 始终存在, 也同样有相

当数量的独有真菌 OTUs 存在, 尤其在鲜果中。 

总之, 咖啡果中细菌与真菌物种会随着日晒过程持

续发生变化, 表现为部分物种始终存在, 而相当一部分物

种会不断消亡又同时不断引入大量新的物种。所有样品

Good’s coverage 指数均高于 0.99, 表明本研究测序深度充

分, 因此推测可能原因是咖啡干法加工通常是通过露天阳

光照射, 此过程咖啡果会接触地面、晒架、空气以及翻动

时人的手或工具, 这些都可能带入一些咖啡果原先自身没

有的细菌和真菌物种。 
 

表 1  咖啡果样品细菌和真菌 α-多样性指数 
Table 1  α-diversity index of bacteria and fungi in coffee  

cherry samples 

样品 
Observed species 指数 Shannon 指数 

细菌 真菌 细菌 真菌 

XG 285 629 3.055 4.984 

G1 160 376 1.931 3.734 

G2 271 396 4.097 3.075 

G3 416 254 3.587 2.371 

G4 250 251 2.149 2.030 

 

 
 

图 1  咖啡果样品间共有和特有细菌(上)以及真菌(下) 

OTUs 数 Venn 图 

Fig.1  Venn diagram of common and unique bacterial (upper) and 
fungal (under) OTUs among coffee cherry samples 
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2.2  不同日晒时长咖啡果中优势细菌与优势真菌属

比较 

如图 2 所示, 整体上咖啡样品中相对丰度排名前 9 的

细 菌 属 为 : 葡 糖 酸 杆 菌 属 (Gluconobacter) 、 泛 菌 属

(Pantoea) 、 韦 斯 氏 菌 属 (Weissella) 、 醋 酸 杆 菌 属

(Acetobacter) 、 明 串 珠 菌 属 (Leuconostoc) 、 乳 杆 菌 属

(Lactobacillus)、塔特姆氏菌属(Tatumella)、罗森伯格氏菌

属(Rosenbergiella)和乳球菌属(Lactococcus)(这些细菌属在

相应样品中的占比按上述顺序在图 2 中从左到右排列以柱

形高低表示)。这 9 个细菌属在不同样品中的占比各不相同, 

它们相对丰度相加之和在各样品中占比介于约 86%~95%, 

是明显的优势菌属。其中葡糖酸杆菌属、泛菌属、韦斯氏菌

属 3 个细菌属变化尤为突出。葡糖酸杆菌属在鲜果中相对丰

度并不高, 但在之后日晒过程中相对丰度增加明显并始终

是优势菌属; 韦斯氏菌属在鲜果以及日晒 48 h (G1)中相对

丰度都不高, 但日晒至 72 h (G2)时, 相对丰度突然增加但随

后在日晒至 100 h (G3)时又明显减少; 泛菌属(Pantoea)在鲜

果(XG)中相对丰度极高, 但随日晒时长增加而逐渐降低。 

如图 3 所示, 样品中相对丰度排名前 10 的真菌属为: 

库兹曼酵母属(Kurtzmaniella)、拉钱斯酵母属(Lachancea)、

赤霉属 (Gibberella) 、蝶孢耳属 (Papiliotrema) 、枝孢属

(Cladosporium) 、 汉 纳 酵 母 属 (Hannaella) 、 煤 炱 属

(Capnodium)、隐球菌属 (Cryptococcus)、囊状丝担菌属

(Cystofilobasidium)和威克汉姆酵母属 (Wickerhamomyces) 

(这些真菌属在相应样品中的占比按上述顺序在图 3 中从左

到右排列以柱形高低表示)。其中, 隐球菌属、煤炱属、囊

状丝担菌属、枝孢属、蝶孢耳属这 5 个真菌属在鲜果中虽是

优势菌属, 但在经过日晒 48 h (G1)时相对丰度增加亦或减

少之后, 咖啡果日晒至 72 h (G2)时它们的相对丰度都降至

很低并在随后的日晒过程中始终保持低位; 与此同时, 库兹

曼酵母属、拉钱斯酵母属、赤霉属这 3 个属在咖啡果日晒至

同样的 72 h (G2)时则成为最优势的 3 个真菌属并在随后的

日晒过程中始终保持优势。 

总之, 鲜果及日晒咖啡果中存在优势细菌与真菌属, 

相对丰度排名前 10 菌属相对丰度总和皆高于 75%。这些

优势菌属在日晒过程中始终存在但相对丰度会发生较大变

化, 然而在日晒 72 h 后会出现少数菌属始终稳居相对丰度

排名前列的现象。 

2.3  不同日晒时长咖啡果中细菌群落和真菌群落结

构比较 

在基于Weighted Unifrac距离矩阵的UPGMA聚类树中, 

样品间含有的微生物种类以及各物种相对丰度越相似在聚

类树中就越倾向于聚在一个分支上, 反之亦然, 样品间距离

表明了它们彼此间的差异程度。细菌 UPGMA 聚类树图 4(左)

显示鲜果(XG)及不同日晒时间的咖啡果细菌群落都未能明

显聚成一簇, 彼此间细菌群落组成差异较大, 说明咖啡果日

晒加工初期其内部发生着不断进行的细菌群落演替。结合图

3 可推断这可能与前 9 优势细菌属, 尤其是葡糖酸杆菌属、

韦斯氏菌属以及泛菌属相对丰度的明显变化有关。 

真菌的 UPGMA 聚类树图 4(右)显示, 鲜果(XG)和日

晒 48 h 咖啡果(G1)倾向聚成一簇但群落差异依然显著, 而

日晒 72 h (G2)、100 h (G3)和 120 h (G4)咖啡果 3 者则聚成

另一簇, 其中 G2 和 G3 又形成一个小分支, 说明日晒的前

72 h 咖啡果中发生着快速的真菌群落演替, 直至 72 h 之后

才趋于稳定。结合图 4 可推断这同样可能与前 10 个优势真

菌属的变化有关, 尤其 G2、G3 和 G4 聚成一簇可能与库兹

曼酵母属、拉钱斯酵母属和赤霉属在日晒 72 h (G2)后成为

稳定的占比绝对优势的真菌属有关。 

 

 
 

图 2  相对丰度排名前 10 的细菌属及其在咖啡果样品中的占比 

Fig.2  Relative abundances of top 10 bacteria genera in coffee cherry samples 
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图 3  相对丰度排名前 10 的真菌属及其在咖啡果样品中的占比 

Fig.3  Relative abundances of top 10 fungal genera and their proportion in coffee cherry samples 
 
 

 
 

图 4  基于加权 Unifrac 距离的咖啡果样品细菌(左)与真菌(右)群

落 UPGMA 聚类树 

Fig.4  UPGMA clustering of bacterial (left) and fungal (right) 
communities among coffee cherry samples based on weighted 

Unifrac distance 
 

总之, 咖啡果中细菌与真菌群落结构会随着日晒过

程不断发生变化, 尤其细菌群落变化持续且明显, 但真菌

群落结构在日晒 48 至 72 h 期间发生一次明显变化之后则

开始趋于平缓。优势菌属相对丰度的变化是导致群落结构

发生变化的可能因素之一。 

2.4  不同日晒时长咖啡果中细菌以及真菌功能群体

比较 

经 FAPROTAX 对细菌 OUT 进行功能预测并按功能类

型分组后, 相对丰度排前 10 的功能群如图 5 所示, 鲜果中

存在相对丰度较高的硝酸盐还原菌, 此外还存在大量人类

和哺乳动物肠道细菌以及潜在的致病菌, 但这些细菌在日

晒 48 h (G1)后相对丰度明显减少并在后续日晒过程中始

终保持较低相对丰度且整体呈不断下降趋势。而发酵细菌

在鲜果以及日晒 48 h (G1)咖啡果中相对丰度都较低, 但在

日晒至 72 h (G2)时则明显上升至较高相对丰度, 不过在随

后日晒至 100 h (G3)时又明显减少并呈不断下降趋势。化

能异养菌相对丰度则在鲜果中最低之后随着日晒时长增加

而不断增高。 

 

 
 

 
图 5  相对丰度前 10 细菌功能群聚类热图 

Fig.5  Heatmap of top 10 bacterial functional groups by  
relative abundance 

 

经 FunGuild 对真菌 OUT 进行生态功能预测并按功能

类型分组, 相对丰度排前 10 的功能群如图 6 所示, 功能群

主要执行两大类功能 : 腐生营养(saprotroph)和病理营养

(pathotroph)。在 FunGuild 中, 前者被定义为通过分解死亡

宿主细胞获取营养, 后者被定义为通过损害(包括吞噬)宿

主细胞获取营养[17]。其中, 带有病理营养的功能群基本都

呈现在鲜果(XG)中相对丰度较高或在日晒 48 h (G1)时达

到丰度高位, 之后都会随着日晒时长增加而整体呈现不断
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下降趋势。但其中一组无法与数据库匹配称为未定义腐生

真菌, 只执行腐生营养的功能群则呈现相对丰度不断增高

的趋势。推测带有病理营养的功能群可能对活细胞有较高

依赖性, 随着日晒时间增加, 咖啡果细胞逐渐死亡, 因此

可能影响了这些功能群真菌营养的获取。但咖啡果细胞的

死亡对于单一腐生营养的功能群则可能是有利的。经过对

FunGuild 源文件比对可知它们当中许多是酵母菌, 其中相

对丰度较高且同时从鲜果(XG)至日晒 120 h (G4)相对丰度

倍数增加明显的是库兹曼酵母属和拉钱斯酵母属这两个属

的酵母菌。 

总之 , 咖啡果中不同功能细菌群与真菌群在日晒

过程中相对丰度会不断变化。其中, 动物与人类肠道细

菌以及潜在人类致病细菌在鲜果中相对丰度最高但随

着日晒开始就很快降低。发酵相关细菌最繁盛的日晒时

间点是 72 h。化能异养菌呈现随着日晒过程相对丰度不

断增加的趋势。 

3  讨论与结论 

本研究利用高通量扩增子测序技术, 从采自普洱市

曼歇坝的咖啡鲜果及其干法加工初期不同日晒时间的样品

中检测到多样性丰富的细菌和真菌物种。它们组成的细菌

和真菌群落会随着咖啡果日晒时长的增加而变化, 不仅体

现在物种数上, 还体现在物种的相对丰度上, 尤其优势物

种相对丰度的变化是形成不同日晒时间咖啡果间细菌与真

菌群落结构差异的重要因素之一。 

相对丰度前 9 的细菌与相对丰度前 10 的真菌优势属

始终存在于鲜果以及不同日晒时长的咖啡果中, 其中某些

菌属会在咖啡果日晒一段时间后成为占比绝对优势的菌

属。例如细菌的葡糖酸杆菌属和泛菌属。葡糖酸杆菌属细

菌是一类乙酸菌, 能够不完全氧化多种多样的糖类和醇

类并产生相应的醛类、酮类以及有机酸释放到胞外环境

中。该属的细菌能够生活在高糖、酸性的环境中, 并有着

高氧化速率但低生物量积累的特征使其工业应用价值备

受瞩目[18]。泛菌属细菌正如其属名含义, 广泛分布于植物

表面、种子、土壤、水体, 甚至从人体和动物身上都能分

离出该菌[19]。此外还有真菌的库兹曼酵母属、拉钱斯酵母

属和赤霉菌属。库兹曼酵母属在发酵香肠、奶酪以及腐烂

木 头 中 都 有 被 发 现 且 某 些 种 如 郭 公 虫 库 兹 曼 酵 母

(Kurtzmaniella cleridarum)还被鉴定为具有产油能力[20‒23]。

拉钱斯氏酵母属(Lachancea)一大特征是能够进行活跃的

葡萄糖发酵。由于该生理特性使该属有些种常与果汁的腐

败相联系, 如苹果酒拉钱斯氏酵母(Lachancea cidri)、发酵

拉钱斯氏酵母(Lachancea fermentati), 有些种则常参与到

红酒酿造及其他发酵食品的加工工艺中, 如耐热拉钱斯氏

酵母(Lachancea thermotolerans)和兰萨罗特拉钱斯氏酵母

(Lachancea lanzarotensis)[24]。兰萨罗特拉钱斯氏酵母是拉

钱斯氏酵母属在本研究中的优势种, 并在日晒 72、100 以

及 120 h 的咖啡果中都处于很高的相对丰度(26%~ 40%)。

赤霉属则是植物常见的内生菌和致病菌[25]。总之, 本研究

中许多优势属(种)与有机物分解以及食品发酵相关, 且诸

如细菌的葡糖酸杆菌属、泛菌属、韦斯氏菌属等以及真菌

的赤霉菌属、蝶孢耳属、汉纳酵母属等在其他地区、其他

加工方式的咖啡微生物研究中也常被报道[26‒30], 因此推测

它们与日晒法咖啡豆风味的形成可能有着密切的关系, 但

具体相关性还需进一步研究。  

本研究首次使用二代高通量测序技术对云南普洱咖

啡发酵微生物开展研究, 相较采用纯培养技术展示了更为

丰富的咖啡细菌与真菌多样性, 并初步揭示了咖啡干法加

工初期细菌与真菌群落结构变化的特征。总之, 日晒 72 h

是干法加工咖啡果中少数高相对丰度优势细菌与真菌属形

成的关键时间点。同时, FAPROTAX 功能群预测表明该时

间点还是发酵相关细菌相较其他时间点最为繁盛的时期。

在该时间点及之后, 细菌的葡糖酸杆菌属、韦斯氏菌属以

及泛菌属以及真菌的库兹曼酵母属、拉钱斯酵母属和赤霉 

 
 

 
 

图 6  相对丰度前 10 真菌功能群聚类热图 

Fig.6  Heatmap of top 10 fungal functional groups by relative abundance 
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属会成为占比稳居前列的优势属。此外, FAPROTAX 功能

群预测还表明, 在咖啡鲜果中存在动物与人类肠道细菌以

及潜在人类致病菌, 可能与人工徒手采摘有关, 但在日晒

过程中这些菌群的相对丰度很快降至极低。而化能异养细

菌则在鲜果中相对丰度最低却随着日晒过程呈现不断增高

的趋势。而 FunGuild 生态功能预测则表明 72 h 同样是真

菌病理营养功能群衰落以及单一腐生营养功能群开始繁盛

的关键转折点。 
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