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不同品种苹果树内生细菌群落多样性及功能 
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摘  要：【背景】目前苹果树内生细菌的研究较多，但对不同品种苹果树内生细菌群落多样性分析

比较的相关报道还较少。【目的】通过分析比较新疆本地和吉尔吉斯斯坦引进的 8 个不同品种苹果

树内生细菌群落多样性的差异，可以充分挖掘其蕴含的丰富微生物资源。【方法】采用 MiSeq 高通

量测序技术分别测定不同品种苹果树内生细菌群落 16S rRNA 基因 V3−V4 区序列并进行生物信息学

分析。【结果】不同品种苹果树中获得的 V3−V4 区有效序列数在 61 487−71 583 条之间，聚成 24−92 个

操作分类单元(operational taxonomic unit，OTU)，Shannon 指数和 Simpson 指数分别在 0.729−1.177 和

0.265−0.457 之间，新疆本地品种的苹果树内生细菌种类和多样性高于吉尔吉斯斯坦品种。内生细菌

种群分析结果表明，变形菌门和放线菌门的 OTU 总计分别覆盖了不同品种苹果树内生细菌的

61.16%−97.08%，为苹果树的主要优势细菌门。优势细菌属数目、组成及其丰度随苹果品种的不同

而有所差异。马赛菌属 (Massilia)和节杆菌属 (Arthrobacter)的总丰度最高，其丰度分别在

6.06%−71.37%、1.29%−17.86%之间，且优势细菌属中存在具有一定促生抗逆或与降解环境有毒有害

物质相关的有益功能性状的微生物类群。群落功能预测分析初步显示不同品种的苹果树内生细菌群

落功能有所差异，新疆本地品种微生物群落的功能信息多于吉尔吉斯斯坦品种，主要体现在化能异

养、需氧化能异养、尿素分解、砷酸盐解毒和异化砷还原等功能方面。此外，这 8 个品种苹果树内

生菌中可能还存在大量的未知属，其范围在 13.74%−69.60%之间。【结论】不同品种苹果树内生细

菌群落多样性较为丰富，种群组成和功能存在较大差异，且潜在分类信息也给新的微生物资源挖掘

和功能分析提供线索，值得进一步研究。 

关键词：不同品种苹果树，内生细菌，多样性，MiSeq 高通量测序，功能预测 
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Abstract: [Background] It was rare to compare the difference of endophytic bacterial communities in 
apple varieties thought many investigations had been reported on endophytic bacteria in apple trees 
recently. [Objective] By analyzing and comparing the diversity of endophytic bacterial communities in 
apple trees of 8 different varieties in Xinjiang and Kyrgyzstan, the abundant microbial resources would be 
explored. [Methods] Using MiSeq high-throughput sequencing method, sequences at V3−V4 regions of 
the 16S rRNA gene were amplified, then communities and functions of endophytic bacteria were analyzed 
in these apple varieties. [Results] Valid sequences of 61 487−71 583 bp were obtained from varieties of 
apple trees, respectively, which clustered into 24−92 distinct operational taxonomic units (OTUs). 
Shannon index and Simpson index were 0.729−1.177 and 0.265−0.457, respectively. Species diversities of 
endophytic bacteria in Xinjiang apple varieties were richer than that in Kyrgyzstan varieties. The 
taxonomic analysis of endophytic bacteria showed that total OTUs of Proteobacteria and Actinobacteria 
covered 61.16%−97.08% of endophytic bacteria in different apple trees, respectively. They were the 
dominant bacteria phylum of apple trees. The number, composition and abundance of dominant genus 
were different in these varieties. OTUs in the genus Massilia and Arthrobacter were the richest, ranging 
from 6.06%−71.37% and 1.29%−17.86%, respectively. There were some microbial groups of beneficial 
functional characteristics related to promoting growth, stress resistance or degradation of toxic and 
harmful substances in the environment in these dominant bacteria. The function prediction showed that the 
functions of endophytic bacterial community in different apple varieties were different. The function 
informations of microbial community of Xinjiang varieties were more than that of Kyrgyzstan varieties, 
which included chemoheterotrophy, aerobic chemoheterotrophy, ureolysis, arsenate detoxification and 
dissimilatory arsenate reduction. In addition, a large number of unclassified genera were observed in these 
varieties, ranging from 13.74% to 69.60%. [Conclusion] The diversity of endophytic bacterial 
communities of these apple varieties were relatively rich, and there were significant differences in the 
composition and function. Meanwhile, it provided clues to mine new microbial resources and explore the 
function of endophytic bacterial communities in apple varieties. 

Keywords: Apple trees of different varieties, Endophytic bacteria, Diversity, MiSeq high-throughput 
sequencing, Function prediction 
 
 

植物内生菌(endophyte)是指那些在其生活史的

一定阶段或全部阶段生活于健康植物各种组织和

器官内部以及细胞间隙，不引起宿主植物发生明

显病害的一类微生物[1-2]，在不同健康植物的根、

茎、叶及果实中均广泛分布，种类繁多，具有促 

进植物生长、提高植物抗逆性和降低植物病虫害

发生等生理生态功能，对调节宿主体内微生态平衡

以及促进宿主植物健康生长均发挥重要作用[3-6]。 

研究表明，植物内生细菌的种群组成随物种

基因型及不同部位、生长地和环境条件不同而不 
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同[7-9]。寄主根据其自身发育和功能性状对内生菌

产生影响。研究表明，耐旱小米基因型根中产 IAA 

(indole acetic acid)的 内 生 细 菌 比 例 较 高 ， ACC 

(1-aminocyclopropane-1-carboxylicacid)脱氨酶产生

菌比例较低，而不耐旱小米基因型根中则相反[10]。

不同地区 2 个非转基因和 1 个转基因品种大白菜根

内生菌多样性也存在差异，其优势菌群分别为低

(G+C)mol%革兰氏阳性菌(48.3%)、变形杆菌(50.2%)

和高(G+C)mol%革兰氏阳性菌(38.2%)，且从转基

因 品 种 中 分 离 的 内 生 菌 对 病 原 菌 拮 抗 作 用 最   

强[11]。易感条锈病和抗条锈病小麦品种内生细菌

数量差异显著，抗病品种多于感病品种；与茎叶

相比，根中内生菌数量更为丰富[12]。吴燕燕等[13]

采用高通量测序技术分析表明，桑树茎内具有丰

富的内生细菌资源，抗性品种的内生细菌多样性

高于易感品种。Hameed 等[14]对 4 个水稻品种内

生细菌研究表明，水稻的内生菌种类繁多，在组

织中的分布受寄主基因型、土壤因子和营养胁迫

的影响。但也有研究表明，不同基因型水稻种子

内生细菌群落无明显差异，但丰度分布有明显差

异，尤其是优势内生菌属[15]。陈百文等[16]研究发

现不同茶树品种间内生细菌数量有一定差异，但

未达到显著性水平。 

新疆处于各大生物区系交汇的过渡地带，得

天独厚的光热土资源孕育了丰富的果树资源，是

多种果树的起源中心或次生起源中心之一[17]。从

地理分界线来讲，新疆位于天山以东，由于光照

充足、昼夜温差大、降水较少、病虫害较轻，是

苹果的适宜栽培区，种质资源也较为丰富[18]，其

苹果外观品质和内在品质均佳。分布于伊犁河谷

两侧天山中的野苹果，已被列为我国具有国际意

义的生物多样性优先保护物种和中国濒危二级重

点保护植物。而吉尔吉斯斯坦位于天山以西，地

貌多样，拥有极其丰富的生物多样性，作为一些

栽培水果的起源中心具有世界性的重要地位，有

许多与驯化水果植物有关的野生物种，包括野苹

果、梨、杏、开心果、巴旦木等[19]，虽然发展瓜

果种植业历史悠久，但水果种植面积不大，且主

要生产苹果[20]。本研究利用 Illumina MiSeq 高通量

测序技术，对新疆农业科学院轮台果树资源圃收

集的新疆和吉尔吉斯斯坦不同品种的苹果树内生

细菌种群多样性特征及差异进行分析，为揭示不

同品种苹果树内生细菌功能菌株的挖掘和利用提

供依据。 

1  材料与方法 

1.1  采样地点 

新疆本地和吉尔吉斯斯坦不同品种苹果树(表 1)

栽植于新疆农业科学院轮台国家果树资源圃，以新

疆本地野苹果为砧木。轮台县隶属于新疆巴音郭楞

蒙古族自治州，地处天山南麓，塔里木盆地北缘，

地势较平缓。地理位置坐标是 83°38′E−85°25′E，

41°05′N−42°32′N。属于暖温带大陆性干旱气候，光

热资源丰富，年平均气温为 10.6 °C，年平均太阳总

辐射量 577.6 kJ/cm2，年日照 2 783 h，年平均降水

量 52 mm，年蒸发量 2 072 mm，无霜期 188 d 左  

右[21]。苹果树肥、水、修剪等管理采用常规措施。 

1.2  主要试剂和仪器 

ZR-96 Bacterial DNA Kit，Zymo research 公司；

SanPrep 柱式 PCR 产物纯化试剂盒，生工生物工程

(上海)股份有限公司；引物合成、2×Taq Mix，北京

鼎国生物技术有限公司。MiSeq 高通量测序技术平台，

北京诺禾致源生物信息科技有限公司；Mastercycler 梯

度 PCR 仪，Eppendorf 公司；WD-9413B 凝胶成像

系统，北京六一生物科技有限公司。 

1.3  样品采集及表面消毒 

于 2017 年 9 月采集资源圃内不同品种、外观

健康的苹果树(表 1)枝条和叶片，放入无菌样品袋

中 4 °C 环境下保存，于 48 h 内进行表面消毒处

理。具体参考刘晓静等[22]的方法，将枝条和叶片

称取相同重量后，自来水流水冲洗 10 min，无菌纸

吸干水分，75%无水乙醇处理 4 min，经无菌水洗

涤后，用 3% H2O2 浸泡 3 min，再用无菌水冲洗

3−4 次，最后一遍无菌水洗涤液经涂板检测无菌

后，无菌条件下进行内生细菌 DNA 的提取。 
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表 1  不同品种苹果树名称及原产地 
Table 1  Names and original places in apple trees of 
different varieties 
样品 

Sample 

苹果品种名称 

Apple varieties 

原产地 

Original places 

A 野苹果 Malus sieversii M. 新疆本地 Xinjiang 

B 卡拉阿尔玛 Kalaaerma 新疆本地 Xinjiang 

C 秋富 Qiufu 新疆本地 Xinjiang 

D 沙依拉姆 Shayilamu 新疆本地 Xinjiang 

E 吉国 3 号 Kyrgyzstan Ⅲ 吉尔吉斯斯坦 Kyrgyzstan

F 库尔贝 Courbet 吉尔吉斯斯坦 Kyrgyzstan

G 吉国 7 号 Kyrgyzstan VII 吉尔吉斯斯坦 Kyrgyzstan

H 阔日耶 Kuoriejės 吉尔吉斯斯坦 Kyrgyzstan

 

1.4  基因组 DNA 的提取及扩增测序 

对消毒后的枝条和叶片加入液氮充分研磨后

取适量转入灭菌 EP 管中，使用 DNA 提取试剂盒并

参照说明书进行总 DNA 的提取。采用琼脂糖凝胶

电泳检测所提取 DNA 的纯度和浓度后送北京诺禾

致源生物信息科技有限公司进行高通量测序。 

通过 Illumina MiSeq 平台，测序靶标 DNA 为

16S rRNA 基因 V3−V4 可变区，利用 16S rRNA 基

因 通 用 引 物 799F (5′-AACMGGATTAGATACCC 

KG-3′)和 1193R (5′-ACGTCATCCCCACCTTCC-3′)

进行 PCR 扩增。PCR 反应体系和反应条件参考牛

世全等[23]和刘晓静等[22]的方法，扩增PCR 产物经琼

脂糖电泳检测阳性后，进行高通量测序和分析。 

1.5  数据处理、内生细菌群落多样性分析及功能

预测 

测序结束后，对原始序列进行数据拆分、PE 

Reads 拼接、Tags 过滤和 Tags 去嵌合体序列后得到最

终的有效序列。然后基于有效数据进行操作分类单元

(operational taxonomic unit，OTU)聚类和物种分类分

析，并将 OTU 和物种注释结合，去除注释为叶绿体､

线粒体及非细菌界的 OTU，从而得到每个样品的

OTU 和分类谱系的基本分析结果。再对 OTU 进行丰

度、多样性指数等分析，同时对物种注释在各个分类

水平上进行群落结构的统计分析。使用 FAPROTAX

软件对不同品种苹果树内生细菌群体进行功能预测。 

2  结果与分析 

2.1  不同品种苹果树内生细菌 OTU 及其多样性

分析 

8 个品种苹果树产生的原始序列质控后获得

V3−V4 区有效序列总数分别为 61 487−71 583 条，按

照 97%相似性，分别聚成 24−92 个 OTU (表 2)。基于

OTU 数及相对丰度，对不同品种苹果树内生细菌进行

多样性分析，结果表明不同品种苹果树内生细菌多样

性指数存在一定的差异，Shannon 指数和 Simpson 指

数分别在 0.729−1.177 和 0.265−0.457 之间，大小为

C>B>A>F>E>H>D>G。总体而言，新疆本地品种的

苹果树内生细菌多样性高于吉尔吉斯斯坦品种。 
 

表 2  不同品种苹果树内生细菌群落的多样性分析 
Table 2  Diversity index of endophytic bacterial communities in apple trees of different varieties 
样品 

Sample 

有效序列数 

Number of valid sequences 

OTU 数 

Number of OTUs 

Shannon 指数 

Shannon index 

辛普森指数 

Simpson index 

覆盖率 

Coverage (%) 

A 71 065 75 1.069 0.445 99.9 

B 71 141 92 1.095 0.456 99.9 

C 63 744 51 1.177 0.457 99.9 

D 69 013 69 0.811 0.273 99.9 

E 71 583 32 0.908 0.391 99.9 

F 61 487 27 0.951 0.401 99.9 

G 66 614 24 0.729 0.265 99.9 

H 61 851 31 0.908 0.368 99.9 

注：A：野苹果；B：卡拉阿尔玛；C：秋富；D：沙依拉姆；E：吉国 3 号；F：库尔贝；G：吉国 7 号；H：阔日耶. 下同. 

Note：A: Malus sieversii M.; B: Kalaaerma; C: Qiufu; D: Shayilamu; E: Kyrgyzstan ; FⅢ ：Courbet; G: Kyrgyzstan VII; H: Kuoriejės. The 
same below. 
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2.2  不同品种苹果树内生细菌种群归类分析 

种群归类显示 8 个品种苹果树所得 OTU 序列

分属 18 个细菌门及 22 个可归类细菌纲。在目及以

下分类阶层，已归类的 OTU 总计分布于 37 个细菌

目 45 个细菌科 49 个细菌属。不同品种苹果树中测

得的各级细菌分类阶层总数也明显不同(表 3)，新

疆本地品种苹果树的内生细菌种类要高于吉尔吉

斯斯坦苹果品种。 

维恩图直观展示样本中共有和独有的 OTU 的

数目，可反映出样品间 OTU 数目组成的相似性及

重叠情况，从图 1 可见 8 个品种苹果树中内生菌共

有的 OTU 数目仅 1 个，为放线菌门的节杆菌属

(Arthrobacter)。不同品种苹果树独有的内生细菌群

体种群组成存在较大差异。新疆本地品种的苹果树

内生细菌特有 OTU 数目较多，其中新疆野苹果独

有 的 OTU 数 目 有 6 个 ， 包 括 放 线 菌 门

(Actinobacteria)的红杆菌属(Rubrobacter) (1.21%)、

糖多孢菌属(Saccharopolyspora) (0.81%)、异常球 

菌-栖热菌门(Deinococcus-Thermus)的 Truepera 属 

(0.81%)和变形菌门(Proteobacteria) (3.23%)、厌氧

绳菌纲(Anaerolineae) (1.21%)的未知属。卡拉阿尔 

玛品种独有的 OTU 数目最多，有 31 个，以变形菌

门 (Proteobacteria) (13 个 ) 和 拟 杆 菌 门  

(Bacteroidetes) (9 个)为主，主要菌属为冷蛇菌属

(Psychroserpens) (1.93%)、红杆菌属(Rubrobacter) 

(1.10%)、棘杆菌属(Sphingorhabdus) (1.65%)、砂藻

属 (Arenicella) (1.10%) 、 藏 红 花 色 纤 细 杆 菌 属

(Croceitalea) (1.10%) 和 变 形 菌 门 (Proteobacteria) 

(2.48%)、螺旋体菌门(Saccharibacteria) (2.48%)、

拟 杆 菌 门 (Bacteroidetes) (2.20%) 、 螺 旋 体 菌 门

(Saccharibacteria) (1.10%)的未知属等，说明较其

他品种有更多具有偏好性的细菌种群。秋富品种

独 有 的 OTU 数 目 有 19 个 ， 以 变 形 菌 门

(Proteobacteria) (6 个)、放线菌门(Actinobacteria) 

(5 个)和拟杆菌门(Bacteroidetes) (3 个)为主，但占

比均小于 1.00%。沙依拉姆品种独有的 OTU 数目

有 7 个，以变形菌门(Proteobacteria) (2 个)和放线 

表 3  不同品种苹果树内生细菌群落细菌学分类阶层  

总数 
Table 3  Total numbers of bacterial taxa detected in apple 
trees of different varieties 

Sample Phylum Class Order Family Genus 

A 10 22 38 53 56 

B 13 29 42 56 69 

C 11 20 30 37 41 

D 7 18 31 44 49 

E 6 12 15 19 19 

F 5 9 12 14 14 

G 3 6 11 14 15 

H 6 13 19 21 21 

 

 
 

图 1  不同品种苹果树内生细菌群落 OTU 分布韦恩图 
Figure 1  Venn diagram of OTUs distribution of 
endophytic bacterial community detected in apple trees of 
different varieties 
 

菌门(Actinobacteria) (2 个)为主，但占比均小于

1.00%。而吉尔吉斯斯坦引进的 4 个品种特有 OTU

数目较少。吉国 3 号品种独有的 OTU 数目有 1 个，

为变形菌门(Proteobacteria) (0.91%)门的未知属，

吉国 7 号品种独有的 OTU 数目也为 1 个，为厚壁

菌 门 (Firmicutes) 的 嗜 盐 杆 菌 属 (Halobacillus) 

(3.57%)，其余两个品种没有独有的 OTU 数目。 

2.3  不同品种苹果树内生细菌群体门水平的优

势种群分析 

所测 8 个样品中占优势的可归类细菌群落

(OTU 至少在 1 种苹果中丰度≥1%)共分布 11 个门

(图 2)，包括变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门

(Actinobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、厚壁菌 
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门(Firmicutes)、螺旋体菌门(Saccharibacteria)、酸

杆菌门(Acidobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)、蓝

菌门(Cyanobacteria)、浮霉菌门(Planctomycetes)、

热 微 菌 门 (Thermomicrobia) 、 芽 单 胞 菌 门

(Gemmatimonadetes)。其中，变形菌门和放线菌门

为主要优势细菌门，OTU总计覆盖了 8个品种苹果

树的 61.16%−97.08%，说明苹果树内生细菌群体门

水平上的组成相似，但丰度占比不同。 

2.4  不同品种苹果树内生细菌纲水平的优势种

群组成分析 

按照至少在 1 种苹果中丰度≥1%，可归类微生

物 群 落 OTU 共 归 于 α- 变 形 杆 菌 纲

(Alphaproteobacteria) 、 β- 变 形 杆 菌 纲

(Betaproteobacteria) 、 γ- 变 形 杆 菌 纲

(Gammaproteobacteria) 、 δ- 变 形 杆 菌 纲

(Deltaproteobacteria) 、 腈 基 降 解 菌 纲

(Nitriliruptoria)、酸微菌纲 (Acidimicrobiia)、红杆

菌 纲 (Rubrobacteria) 、 嗜 热 油 菌 纲

(Thermoleophilia)、 黄 杆菌 纲 (Flavobacteriia)、 鞘

脂 杆 菌 纲 (Sphingobacteriia) 、 蓝 藻 菌 纲

(Cytophagia)、芽孢杆菌纲(Bacilli)、Ardenticatenia

纲 、 厌 氧 绳 菌 纲 (Anaerolineae) 、 浮 霉 菌 纲

(Planctomycetacia)和 Phycisphaerae 纲 16 个优势细

菌纲。归于这 16 个细菌纲的 OTU 覆盖了 8 个品种

苹果树样品的 39.14%−88.83%，各优势细菌纲数

目、组成及其丰度随不同苹果品种而异(图 3)。新

疆品种中以 α-变形杆菌纲(Alphaproteobacteria)、β-

变 形 杆 菌 纲 (Betaproteobacteria) 、 γ- 变 形 杆 菌 纲

(Gammaproteobacteria) 、 黄 杆 菌 纲

(Flavobacteriia)、腈基降解菌纲 (Nitriliruptoria)和

酸微菌纲(Acidimicrobiia)为主，吉尔吉斯斯坦的品

种中以 α-变形杆菌纲(Alphaproteobacteria)、β-变形

杆 菌 纲 (Betaproteobacteria) 、 γ- 变 形 杆 菌 纲

(Gammaproteobacteria) 为 主 ； 其 中 厌 氧 绳 菌 纲

(Anaerolineae) 为 新 疆 野 苹 果 中 独 有 ， 黄 杆 菌 纲

(Flavobacteriia)仅在新疆品种中有分布，鞘脂杆菌

纲(Sphingobacteriia)分布在新疆卡拉阿尔玛和秋富

中，Ardenticatenia 纲分布在新疆的野苹果和卡拉

阿尔玛中，浮霉菌纲(Planctomycetacia)分布在新疆的

野苹果、卡拉阿尔玛和沙依拉姆中，Phycisphaerae  

 

 
 

图 2  不同品种苹果树内生细菌群落优势细菌门组成 
Figure 2  Dominant bacterial phyla detected from endophytic bacterial community in apple trees of different varieties 
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纲分布在新疆沙依拉姆和吉尔吉斯斯坦库尔贝中。 

2.5  不同品种苹果树内生细菌群体优势细菌属

的组成 

按照至少在 1 种苹果中丰度≥1%，可归类微生

物群落 OTU 分属于马赛菌属(Massilia)、节杆菌属

(Arthrobacter)、假单胞菌属(Pseudomonas)、尤泽

比 氏 菌 属 (Euzebya) 、 假 动 球 菌 属

(Pseudokineococcus) 、 鞘 脂 单 胞 菌 属

(Sphingomonas)、盐单胞菌属(Halomonas)、动性球

菌属(Planococcus)、芽孢杆菌属(Bacillus)、红色杆

菌属(Rubrobacter)、长孢菌属(Longispora)等 28 个

优势细菌属(图 4)。研究表明，优势细菌属数目、 

 

 
 

图 3  不同品种苹果树内生细菌群落优势细菌纲组成 
Figure 3  Dominant bacterial classes detected from endophytic bacterial community in apple trees of different varieties 
 

 
 

图 4  不同品种苹果树内生细菌群落优势细菌属组成 
Figure 4  Dominant bacterial genera detected from endophytic bacterial community in apple trees of different varieties 
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组成及其丰度随苹果品种的不同而有所差异。其

中，马赛菌属(Massilia)和节杆菌属(Arthrobacter)的

总丰度最高，除马赛菌属(Massilia)在吉国 7 号这个

品种中未检测到外，这两个属在其他品种中均在

1.29%−17.86%之间；马赛菌属(Massilia)丰度较高的

是新疆的秋富和沙依拉姆、吉尔吉斯斯坦的吉国 3

号，节杆菌属(Arthrobacter)丰度较高的是吉尔吉斯

斯坦的库贝尔、阔日耶和吉国 7 号。假单胞菌属

(Pseudomjierjisisonas)在吉尔吉斯斯坦的 3 个品种中

有较高分布，而新疆的品种中未被检出；水杆菌属

(Aquibacter)在新疆的品种中有较高分布，而吉尔吉

斯 斯 坦 的 品 种 中 未 被 检 出 。 短 小 杆 菌 属

(Curtobacterium)、错玫杆菌属(Falsirhodobacter)、鲁

杰氏菌属(Ruegeria)、贫养杆菌属(Modestobacter)、传

播杆菌属(Patulibacter)等 13 属仅在新疆品种中有所

检出，但丰度均较低。由此可以看出，新疆本地品

种苹果树内生细菌的多样性较丰富，吉尔吉斯斯坦

的苹果树内生菌种类虽然没有新疆本地的苹果树种

类多，但也存在一些特有属。此外，这8个品种苹果

树内生细菌还存在大量未能在属水平归类的 OTU 序

列，其范围在 13.74%−69.60%之间，说明可能还存

在大量的未知属。 

2.6  不同品种苹果树内生细菌群体聚类分析 

主成分分析(principal component analysis，PCA)

表明(图5)，主成分分析1 (PC1)和主成分分析2 (PC2) 
 

 
 

图 5  不同品种苹果树内生细菌群落 PCA 图 
Figure 5  The PCA analysis of endophytic bacterial 
community in apple trees of different varieties 

的样品差异性贡献率分别达到 35.60%和 22.96%，

合计为 58.56%，是差异的主要来源。新疆本地的  

4 个品种苹果树内生细菌群落多样性差异较大，  

4 个象限都有分布；而吉尔吉斯斯坦的 4 个品种间

内生细菌群落多样性差异较小，大体分布于第三

象限，其菌群种类相似程度高。 

2.7  不同品种苹果树内生细菌功能基因预测 

使用 FAPROTAX 数据库对微生物群落进行功

能预测，在一定程度上反映微生物群落功能。经

分析，共获得 18 项主要功能分组，其丰度随苹果

品种的不同而异，新疆本地品种微生物群落的功

能信息多于吉尔吉斯斯坦苹果品种(图 6)，排在前 5

的分别是化能异养(chemoheterotrophy)、需氧化能

异养 (aerobic chemoheterotrophy)、尿素分解功能

(ureolysis)、砷酸盐解毒功能(arsenate detoxification)

和 异 化 砷 还 原 功 能 (dissimilatory arsenate 

reduction)。其中吉尔吉斯斯坦的苹果品种中砷酸

盐 解 毒 功 能 (1.92%−11.11%) 和 异 化 砷 还 原 功 能

(1.92%−11.11%)丰度较高，而新疆本地品种中则尿

素分解功能(4.07%−64.08%)丰度较高。此外，预测

结 果 中 也 出 现 了 丰 度 较 高 的 具 有 石 油 烃 降 解

(0.1%−4.17%)等益生功能信息，新疆品种中还含有

具 有 纤 维 素 分 解 (0.29%−0.37%) 、 木 聚 糖 分 解

(0.29%−0.37%)等益生功能信息。 

3  讨论与结论 

植物内生菌广泛存在于植物各组织和器官

中，表现出丰富的群落多样性，对植物的生长和

健康有很重要的作用[24]。目前对内生菌多样性的

研究方法很多，高通量测序是其中比较重要的方

法[25]。16S rRNA 基因测序中最优引物对的选择是

微生物多样性分析中的关键问题，引物位置的不

同，16S rRNA 基因的 PCR 扩增会有很大的种群偏

倚性。许多细菌的 16S rRNA 基因引物不仅会扩增

目标区域，还会扩增线粒体和叶绿体等非目标区

域。本研究利用高通量测序技术，对不同品种苹

果内生细菌多样性进行分析。表 2 中每个样本有效 
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图 6  功能基因预测聚类热图 
Figure 6  Clustering heatmap of function gene prediction 
 

测序序列数都在6万条以上，而OTU数目都小于100，

有的只有 20 多，这个结果与所用的 V3−V4 区的引

物有关。研究表明 V3−V4 区引物在各分类层级鉴

定的准确性高，适用性比较广，但也存在植物叶

绿体和线粒体的干扰[26]。扩增 V5−V7 高变区能够

高效地扩增目标区域，消除叶绿体和线粒体的潜

在污染[27]，但内生细菌种类多样性信息分析的准

确性不如 V3−V4 区。因此选择合适的引物对植物

内生菌多样性进行分析还需要做更多的工作。 

内生菌的群落多样性不仅取决于宿主植物本

身和内生菌种类，还与地理位置、温度变化、光

照、雨水、空气湿度等环境因素密切相关，表现

出一定的宿主专化性和地域专化性[14]。本研究调

查了 8 个不同品种苹果树内生细菌多样性特征，结

果发现新疆本地品种内生细菌多样性和种类均高

于吉尔吉斯斯坦品种。主成分分析表明，新疆本

地品种间群落结构组成和多样性差异较大，而吉

尔吉斯斯坦各品种间群落结构组成和多样性特征

相似，但与新疆品种间有较大差异。由此可以看

出苹果树内生细菌的种群分布与宿主的基因型关

系密切，同时也受周围环境的影响。不同品种和

砧木苹果内生菌的高通量测序结果显示具有相似

谱系的苹果样品具有相似的微生物群[28]。不同桑

树品种内生菌菌体对宿主的选择偏好性可能与宿

主自身的生理结构、营养代谢途径以及其分泌的

次生代谢产物有关[13]。宋庭宁等的研究发现相同
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植物不同地点的内生细菌群落(无论是叶，还是根)

种类无明显差异，但存在菌落数量上的差异[29]。

对新疆本地和吉尔吉斯斯坦不同品种苹果树内生

细菌群落需更进一步的进行多引物、多位点免培

养分析，以全面揭示不同品种苹果树内生细菌群

落多样性特征及其生态分布规律。 

目前苹果树内生细菌群体的多样性研究较

多，但对不同品种苹果树内生菌群落多样性的分

析比较还较少[28]。本研究对来自新疆本地和吉尔

吉斯斯坦不同品种苹果树内生菌多样性进行调查

分析显示，8 个测试苹果树内生细菌中共有的 OTU

数仅 1 个，这与研究的品种越多，共有的 OTU 数

目可能就会越少有关。变形菌门和放线菌门为主

要优势内生细菌菌群，覆盖了 8 个苹果品种内生细

菌的 61.16%−97.08%，说明苹果树内生细菌群体门

水平上的组成相似。属级水平上的优势种群分析

显示，苹果树内生菌群落种类较多，且新疆本地

品种的苹果树内生细菌的多样性较吉尔吉斯斯坦

丰富。归于马赛菌属和节杆菌属的总丰度最高，

几乎在这 8 个品种中都有分布，其丰度分别在

6.06%−71.37%、1.29%−17.86%之间。研究表明，

马赛菌属不仅能够合成多种次级代谢产物和酶，

而且具有溶磷、降解菲和耐受重金属等多种功  

能[20-32]。节杆菌属细菌具有很强的环境适应性和

抗逆性，具有高效降解环境中的有机污染物和吸

附重金属的能力，被用于污染水体和土壤等的生

物修复研究与应用[33-35]。在吉尔吉斯斯坦苹果树

中有较高分布的假单胞菌属是常见的具有防治植

物病害和促进植物生长的生防菌[36]。在多个苹果

树内生菌中检测到的优势种属还包括尤泽比氏菌

属、鞘脂单胞菌属、盐单胞菌属、动性球菌属、

长孢菌属、红色杆菌属、芽孢杆菌属等具有一定

促生抗逆或和降解环境有毒有害物质相关的有益

功能性状的微生物类群[37-43]。微生物群落功能预

测也显示新疆本地品种微生物群落的功能信息多

于吉尔吉斯斯坦苹果品种，但本研究基因功能类

型还较少，很多功能仍不清楚，还需要进行深入

研究。 

此外，这 8 个品种苹果内生菌还存在大量未能

在 属 水 平 归 类 的 OTU 序 列 ， 其 范 围 在

13.74%−69.60%之间，说明可能还存在大量未知属。

由此可以看出不同品种苹果树内生细菌群体种群

组成存在较大差异，且潜在分类信息也给新的微生

物资源挖掘和功能分析提供线索，值得进一步研

究。后续研究将在本研究基础上通过改良菌株培养

基成分及培养方法等手段，尽可能多的分离出这些

苹果品种内生细菌菌株，对其具有的拮抗、促生、

降解有害物质等功能进行评价，筛选在生物防治和

环境治理等方面具有较大应用潜力的微生物菌株。 
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