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摘要：【目的】为详细了解水稻不同组织内生细菌群落多样性。【方法】对宁粳 43号内生细菌的总 DNA

提取后，采用高通量测序技术对水稻内生细菌的 16S rRNA基因进行了序列测定，分析了水稻不同组织

部位内生细菌群落结构特征。【结果】叶部共获得内生细菌 OTUs 610个，茎部 411个，根部 174个。

物种分类显示，叶部内生细菌种类隶属于 22 门 40 纲 103 目 198 科 399 属，其中优势类群是红球菌属

(Rhodococcus)和乳酸杆菌属(Lactobacillus)，它们的相对丰度分别为 21.00%和 9.19%；茎部内生细菌种

类隶属于 19门 31纲 85目 169科 306属，其中优势类群是红球菌属和罗尔斯通菌属(Ralstonia)，它们的

相对丰度分别为 19.25%和 13.52%；根部内生细菌种类隶属于 9 门 19纲 44目 82科 140 属，其中优势

类群是肠杆菌属(Enterobacter)和埃希氏杆菌属(Escherichia)，它们的相对丰度分别为 81.13%和 10.89%。

根茎叶中相同的 OTU有 78个，放线菌门(Actinobacteria)与大多数细菌具有相关性。根系内生细菌中具

有调控各种代谢网络功能的物种丰度高于茎部和叶部。【结论】不同水稻组织内生细菌具有丰富的群落

多样性，其中叶部的内生细菌物种最丰富，根系参与各种代谢调控的细菌丰度最高，各个组织部位的优

势菌属各不相同，变形菌门是最重要的水稻内生细菌。 
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植物内生菌是重要的微生物资源，其生活史

的一定阶段或全部阶段能够定殖在健康植物细胞

间隙或细胞内[1]，寄主植物受侵染后并不表现病

症，可以从严格表面消毒的植物组织中分离得到

内生菌或者直接从植物组织内扩增微生物特征

DNA 片段[2]。植物内生菌多样性的研究可以揭示

微生物与寄主植物的互作[3]、评价寄主植物内环境

的稳定性[4]，一部分植物内生菌能够提高植物抗病

性与抗虫性[5]、抗逆境能力[6]，在微生物肥料的应

用[7]、生防种质资源的研制及利用[8]等技术领域具

有重要意义。内生细菌是一类重要的内生微生物，

评价和衡量。水稻植株生长的内环境是否稳定和健

康的重要指标之一就是具有稳定的内生细菌群落

多样性。相关研究表明内生细菌对于水稻植株具有
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多种生态功能，例如增强水稻抗逆境能力[9]、抗病

虫害能力 [10]、自身合成或者促进植物合成多种

植物生长激素 [11−12]和提高植物氮吸收与氮代谢

水平 [13−14]等，往往与寄主植物形成一种互惠互利

的共生关系[15]。在水稻不同生育期，内生细菌动态

变化及多样性不同[16]，分蘖期菌群分布均匀、种类

较多，开花期物种相对单一[17]。成熟期种子内生细

菌种类比灌浆期种子丰富[18−19]，内生细菌群落结构

具有丰富的多样性[20]。与本研究不同的是，已有的

研究主要集中在水稻根系、茎部和叶片可培养的内

生细菌群落，只有较少的研究报道了水稻根部不可

培养内生细菌多样性[21]。本研究的特点在于不仅研

究了水稻根、茎和叶部可培养内生细菌的群落多样

性，还研究了水稻根、茎和叶部不可培养内生细菌

的群落多样性。本文采用高通量测序技术，研究宁

夏水稻宁粳 43 号内生细菌的物种组成、群落结构

及多样性，为进一步探讨植物内生细菌的生态功能

以及植物与微生物的互作机制提供依据。 

1  材料和方法 

1.1  温室种植水稻 

试验地点在宁夏农林科学院植物保护研究所

温室。温室种植水稻的土壤配比为：自然土∶营

养土=3 1∶ 。自然土从宁夏银川市贺兰山农牧场

采集，土壤类型为灰钙土，有机质平均含量为

0.57%，碳酸钙为 14.64%，全盐量分别为 0.61%，

平均含氮量是 0.05%，速效磷是 5.5 ppm，阳离子

交换量 7.60 meg/100 g土。 

挑选健康水稻种子宁粳 43 号，用 1%次氯酸

钠溶液消毒 10 min，70%酒精冲洗 3 次，无菌水

冲洗 5次，在 28 °C人工气候箱催芽，待芽长到

1 cm时播种于塑料小水桶里(水桶底部直径 18 cm× 

上部直径 24.5 cm×高 21.0 cm)。每个水桶里播种

5粒种子，土层厚度 8 cm。 

1.2  样本采集 

水稻分蘖期(种植后 60 d 左右)采集样本，取

样时把水稻植株从塑料盆中轻轻取出，不要伤害

根系，用无菌水持续冲洗浮土，直至所有肉眼可

见异物全部冲洗干净。把洗干净的完整水稻植株

放入取样袋中，用冰盒将采集的样品带到实验

室。根部样本采集完整根组织，茎部样本采集距

离茎基部 3 cm 的组织，叶部样本采集中部大约

10 cm叶段。试验设置3组样本处理，每组样本4个

重复处理，分别是叶部样本(L)：L1、L2、L3、

L4；茎部样本(S)：S1、S2、S3、S4；根部样本

(R)：R1、R2、R3、R4。 

1.3  基因组 DNA抽提 

样本在 70%酒精中浸泡 1 min，重复 3次，然

后用无菌水反复清洗。严格表面消毒后的样本提

取基因组总 DNA，然后利用 1%琼脂糖凝胶电泳

检测抽提的基因组 DNA。 

1.4  PCR扩增 

扩增引物为 799F：5′-barcode-AACMGGATTA 

GTAGATACCCKG-3′，1392R：5′-ACGGGCGGTG 

TGTRC-3′，1193R：5′-ACGTCATCCCCACCTTC 

C-3′[22]，对细菌 16S rRNA基因 V5–V7高变区进

行 PCR扩增，引物由上海美吉生物医药科技有限

公司设计合成，测序区域合成带有 barcode的特异

引物。PCR正式试验采用 20 μL反应体系：10×PCR 

Buffer 2.0 μL，2.5 mmol/L dNTPs 2.0 μL，5 μmol/L

正向引物 0.8 μL，5 μmol/L反向引物 0.8 μL，rTaq 

Polymerase 0.2 μL，BSA 0.2 μL，Template DNA 10 ng，

补 ddH2O至 20 μL。PCR扩增条件：95 °C 3 min；

循环数×(95 °C 30 s，55 °C 30 s，72 °C 45 s)；72 °C 

10 min，10 °C直到反应结束。第一轮扩增引物：

799F-1392R 27 cycles，退火 55 °C。第二轮扩增引
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物：799F-1193R 13 cycles，退火 55 °C。 

对第二轮 PCR 扩增产物用 2%琼脂糖凝胶电

泳检测，切胶回收 PCR产物，Tris-HCl洗脱；2%

琼脂糖电泳检测。将 PCR 产物用 QuantiFluor™- 

ST 蓝色荧光定量系统(Promega 公司)进行检测定

量，之后进行相应比例的混合。混合后的产物用

Illumina公司的 Miseq 2×300平台测序。 

1.5  数据处理与分析 

高通量测序得到的原始数据进行质量控制和

软件拼接，过滤掉低质量的序列。将有效序列相

似性在≥97%序列聚类成为单元，1个单元为 1个

OTU (Operational Taxonomic Units)。再用 QIIME

软件进行单样品组成分析，计算样品的 Coverage、

Sobs、Simpson、Shannon 指数等[23−25]。Simpson

指数值越大，说明群落多样性越低。Shannon值越

大，说明群落多样性越高。Coverage 反映测序结

果是否代表了样本中微生物的真实情况，其数值

越高表明样本中序列被测出的概率越高。相似性

分析(analysis of similarities)可以判断样本分组是

否有意义，反映样本组内与组间的差异。相似性

分析中 statistic 为 R 值，范围为−1 到+1。如果 R

值越接近 1，说明样本组间的差异越大于组内差

异；如果 R 值越接近−1，说明样本组间和组内的

微生物种群没有显著性差异。 

2  结果和分析 

2.1  水稻样本内生细菌序列统计和多样性 

本研究采用 16S rRNA 基因测序技术对水稻

植株内生细菌群落多样性进行了分析，明确水稻

不同组织部位内生细菌群落结构组成特点，结果

见表 1。 

宁夏水稻内生细菌叶部、茎部和根部分别获

得有效序列数为 15438、14761 和 20787，产生

的 OTUs 分别是 610、411 和 174。根部获得有

效序列数最多，但是产生的 OTUs最少，可能是

有些细菌在数据库里无法找到。宁粳 43 号水稻

植株内生细菌具有丰富的群落多样性，不同组织

部位多样性指数不同，结果见表 1。覆盖度测序

结果可以代表样本中微生物的真实情况。水稻叶

部、茎部和根部内生细菌的覆盖度均为 100%，

说明取样合理，检测结果能够真实反映水稻叶

部、茎部和根部内生细菌群落。比较 3组样本的

群落丰富度指数、香农指数、优势度指数和均匀

度指数，叶部内生细菌群落的丰富度、群落多样

性、优势物种多样性和均匀度最高，茎部次之，

根部的最低。 

 

表 1.  不同水稻组织内生细菌群落多样性分析 

Table 1.  Analysis of community diversity from bacterial endophytes in different rice tissues 

Sample Sobs Shannon Simpson Coverage/% Shannon even Number of sequences OTUs 

S 12.67±2.08 0.97±0.26 0.50±0.14 100 0.38±0.09 14761 411 

R 6.67±1.53 0.32±0.18 0.84±0.07 100 0.17±0.05 20787 174 

L 16.67±2.89 1.27±0.11 0.35±0.09 100 0.46±0.07 15438 610 

S means stem treatment; R means root treatment; L means leaf treatment. OTU: the similar effective sequence more than 97% 
sequence is grouped into unit. 
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稀释曲线往往用来检验测序结果是否可以真

实准确地覆盖整个类群，其测序量反映了样品的

测序深度。图 1 结果显示，水稻根部内生细菌随

着测序数量的增加，OTU的变化趋势近似一条直

线，而茎部和叶部内生细菌群落在序列数低于

3000 时 OTU 变化较大，然后随测序数量的增加

OTU变化基本趋于平缓。表明植物内生细菌的种

群基本上都在水稻叶部和茎部中检测到，但是在

根部只检测出部分细菌种群，仍有部分细菌群落

的种群尚未被检测到。 

样本分组相似性分析结果显示(表 2)，不同

分组对样品差异的解释度 R 值接近 1，说明 3

组样本之间的差异 (P<0.001)大于组内差异

(P>0.001)。 

 

 
 

图 1.  水稻不同组织内生细菌的稀释曲线 

Figure 1.  Rarefaction curve for bacterial endophytic 
OTUs in rice different tissues. S means stem treatment; 
R means root treatment; L means leaf treatment. 

2.2  水稻叶部内生细菌群落结构组成 

对水稻叶部内生细菌 610 个 OTUs 的分类结

果表明，叶部内生细菌 15438 个序列中。图 2

显示，宁粳 43 号水稻叶部内生细菌至少隶属于

22 个不同的细菌门，40 个纲，103 个目，198 个

科，399个属。在门水平，有 4个细菌门的相对丰

度≥1%，为叶部内生细菌中的优势菌群。其中变

形菌门(Proteobacteria)的丰度为 31.28%，放线菌门

(Actinobacteria)的丰度为 24.60%，拟杆菌门

(Bacteroidetes)的丰度为 23.86%，厚壁菌门

(Firmicutes)的相对丰度为 18.89%，其余 18个门所

占比例均低于 1%，共占 1.36%。 

在纲水平至少隶属于 40 个纲(表 3)，相对丰

度≥1%的纲有 7 个。其中放线菌门的放线菌纲

(Actinobacteria) 24.60%、拟杆菌门的拟杆菌纲

(Bacteroidia) 22.98%、变形菌门的 β-变形菌纲

(Betaproteobacteria) 11.65%、厚壁菌门的芽胞杆菌

纲 (Bacilli) 11.51%和变形菌门 α-变形菌纲

(Alphaproteobacteria) 10.78%所占比例最高。其次

为 γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria) 8.32%和梭菌

纲(Clostridia) 6.77%等。 

在 103个目中，相对丰度≥1%的目有 11个。

其中拟杆菌目(Bacteroidales) 22.98%和棒状杆菌

目(Corynebacteriales) 22.16%所占比例较高，其次

为乳酸杆菌目(Lactobacillales) 9.90%、立克次氏体

目 (Rickettsiales)  8.64%、伯克霍尔德氏菌目

(Burkholderiales) 7.63%、梭菌目(Clostridiales)  
 

 
表 2.  不同水稻组织内生细菌相似性分析 

Table 2.  Similar analysis of bacterial endophytes in different rice tissues 

Method Statistic/R P value Permutation_number 

Analysis of similarities 0.6543 0.008 999 
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图 2.  门水平水稻叶部内生细菌菌群组成 

Figure 2.  Bacterial endophytic composition of rice 
leaf at phylum level. 

 

6.77%等。在隶属的 169 个科中，相对丰度≥1%

的科有 15 个，排在前 4 位的是诺卡氏菌科

(Nocardiaceae) 21.00%、拟杆菌科(Bacteroidales) 

10.10%、诺卡氏菌科(Lactobacillaceae) 9.19%和伯

克氏菌科(Burkholderiaceae) 4.24%。 

叶部内生细菌在属水平上，全部细菌序列至

少有 399 个属，相对丰度≥1%的属有 13 个，其

中能够准确分类的属有 10个。优势菌属主要包含

红球菌属 (Rhodococcus) 21.00%、乳酸杆菌属

(Lactobacillus) 9.19%、拟杆菌属 (Bacteroides) 

5.31%、罗尔斯通菌属(Ralstonia) 3.13%和气单胞

菌属(Aeromonas) 2.17%等。 

2.3  水稻茎部内生细菌群落结构组成 

对水稻茎部内生细菌 411个 OTUs的分类结果

表明，茎部内生细菌 14761 个序列中，隶属于 19

门 31纲 85目 169科 306属。在门水平至少隶属于

19个门(图 3)，其相对丰度≥1.00%的共 5个门。其

中变形菌门 60.45%、放线菌门 29.08%、拟杆菌门

3.69%、厚壁菌门 3.62%和螺旋体门(Spirochaetae) 

1.45%为茎部内生细菌中的优势菌种，其余 14个门

所占比例均低于 1.00%，共占 1.71%。 

在纲水平至少隶属于 31 个纲(表 4)，相对丰

度≥1%的纲有 10 个。其中变形菌门的 β-变形菌

纲 31.88%和 α-变形菌纲 19.32%、放线菌门的放线

菌纲 29.08%所占比例最高。其次为 γ-变形菌纲

7.67%和芽胞杆菌纲 2.33%等。 

在 85个目中，相对丰度≥1%的目有 16个。

其中伯克霍尔德氏菌目 27.45%、棒状杆菌目

19.88%、根瘤菌目(Rhizobiales) 12.26%所占比例最

高，其次为丙酸杆菌目(Propionibacteriales) 5.92%、

肠杆菌目(Enterobacteriales) 3.53%和立克次氏体

目 2.92%等。在 169 个科中，相对丰度≥1%的有

15个，排在前 5位的是诺卡氏菌科 19.27%、伯克

氏菌科 14.94%、丛毛单胞菌科(Comamonadaceae)  

 

表 3.  纲水平水稻叶部内生细菌菌群组成及其相对丰度 

Table 3.  Bacterial endophytic composition and their relative abundance of rice leaf at class level 

Class Relative abundance/% Member of phylum 

Actinobacteria 24.60 Actinobacteria 

Bacteroidia 22.98 Bacteroidetes 

Betaproteobacteria 11.65 Proteobacteria 

Bacilli 11.51 Firmicutes 

Alphaproteobacteria 10.78 Proteobacteria 

Gammaproteobacteria 8.32 Proteobacteria 

Clostridia 6.77 Firmicutes 

Others 3.39 
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图 3.  门水平水稻茎部内生细菌菌群组成 

Figure 3.  Bacterial endophytic composition of rice 
stem at phylum level. 

 
11.14%、甲基杆菌科(Methylobacteriaceae) 8.40%

和丙酸杆菌科(Propionibacteriaceae) 5.69%。 

茎部内生细菌在属水平上，全部细菌序列至

少隶属于 306个属，有 17个细菌属的相对丰度≥

1%，其中能够准确分类的属有 12 个。水稻茎部

内生细菌主要有红球菌属 19.25%、罗尔斯通菌属

13.52%、丙酸杆菌属(Propoinicicella) 5.57%和肠杆

菌属(Enterobacter) 3.12%等。 

2.4  水稻根部内生细菌群落结构组成 

对水稻根部内生细菌 174个 OTUs的分类结

果表明，根部内生细菌 20787个序列中，隶属于

9门 19纲 44目 82科 140属。在门水平至少隶属

于 9个门(图 4)，其相对丰度≥1%的共 2个门。其

中变形菌门 94.38%和厚壁菌门 4.85%为根部内生

细菌中的优势菌种，其余 7 个门所占比例均低于

1.00%，共占 0.77%。 

在纲水平至少隶属于 19 个纲(表 5)，相对丰

度≥1%的纲有 3个。其中变形菌门的 γ-变形菌纲

(93.00%)所占比例最高，其次为梭菌纲(3.51%)和

芽胞杆菌纲(1.33%)等。在目水平隶属于 44个目，

相对丰度≥1%的目有 3 个。其中肠杆菌目丰度最

高，占 92.82%，其次为梭菌目占 3.51%，芽胞杆菌

目占 1.33%。在 82个科中，相对丰度≥1%的科有

3个，排在前 3位的是肠杆菌科(Enterobacteriaceae) 

92.82%、梭菌科(Clostridiaceae) 3.20%和类芽胞杆

菌科(Paenibacillaceae) 1.13%。 

 

表 4.  纲水平水稻茎部内生细菌菌群组成及其相对丰度 

Table 4.  Bacterial endophytic composition and their relative abundance of rice stem at class level 

Class Relative abundance/% Member of phylum 

Betaproteobacteria 31.88 Proteobacteria 

Actinobacteria 29.08 Actinobacteria 

Alphaproteobacteria 19.32 Proteobacteria 

Gammaproteobacteria 7.67 Proteobacteria 

Bacilli 2.33 Firmicutes 

Flavobacteriia 1.71 Bacteroidetes 

Deltaproteobacteria 1.58 Proteobacteria 

Spirochaetes 1.45 Spirochaetes 

Bacteroidia 1.31 Bacteroidetes 

Clostridia 1.28 Firmicutes 

Others 2.38 
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图 4.  门水平水稻根部内生细菌菌群组成 

Figure 4.  Bacterial endophytic composition of rice 
root at phylum level. 
 

根部内生细菌在属水平上，全部细菌序列至

少隶属于 40 个属，有 4 个细菌属的相对丰度≥

1%，其中能够准确分类的属有 4 个。水稻根部

内生细菌主要包含肠杆菌属 81.13%、埃希氏杆

菌属 (Escherichia) 10.89%、多粘类芽胞杆菌属

(Paenibacillus) 1.13% 和 梭 菌 属 (Clostridium) 

3.10%等。 

2.5  水稻不同组织部位内生细菌的共有和独有

物种 

Venn 图用于比较样本中共有和独有的物种

(如 OTU)数目组成情况。图 5 显示，水稻不同组

织部位的内生细菌物种中既有共有物种，也有独

有的物种。水稻叶部的 OTU 数量是 610 个，茎

部的 OTU 数量是 411 个，根部的 OTU 数量是

174 个。叶部、茎部和根部内生细菌的共有 OTU

物种是 78个，叶部独有的物种数是 376个，茎部

独有物种数是 163个，根部独有物种数是 22个。

除共有物种和独有物种外，叶部与茎部、根部之

间有相同或相似物种，茎部与根部之间也有相同

或相似物种。 

2.6  水稻内生细菌群落物种相关性网络 

物种相关性网络可以表达物种之间是否具有

相关性，如果物种与物种之间具有相关性，它们

之间就有连线，圆圈越大表示物种的丰度越高。

图 6 显示水稻内生细菌的物种相关性，变形菌门

的细菌属丰度最高，而且与其他水稻组织部位的

细菌都有相关性；长螺旋细菌属 Spirochaetae属于

螺旋体门，只与变形菌门有相关性，与其他物种

没有相关性；酸杆菌门 Acidobacteria 的丰度比较

低，与变形菌门、放线菌门具有较近的相关性。

放线菌门丰度最高，与变形菌门、酸杆菌门、拟

杆菌门 Bacteroidetes之间均存在相关性。 

2.7  水稻不同组织内生细菌群落的功能预测分析 

KEGG 数据库(Kyoto Encyclopedia of Genes 

and Genomes)是可以对基因组信息和功能信息

进行系统分析的数据库。表 6表明，水稻内生细 

 
表 5.  纲水平水稻根部内生细菌组成及其相对丰度 

Table 5.  Bacterial endophytic composition and their relative abundance of rice root at class level 

Class Relative abundance/% Member of phylum 

Gammaproteobacteria 93.00 Proteobacteria 

Clostridia 3.51 Firmicutes 

Bacilli 1.33 Firmicutes 

others 2.16 
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图 5.  水稻不同组织内生细菌物种的 Venn 分析 

Figure 5.  Venn species analysis of bacterial 
endophytes in rice different tissues. S means stem 
treatment; R means root treatment; L means leaf 
treatment. 

 
 

图 6.  水稻不同组织内生细菌的物种网络分析 

Figure 6.  Network analysis of bacterial endophytes in 
rice different tissues on genus level.  

 
菌参与了各种代谢通路、合成通路、膜转运、

信号传递以及细胞周期相关通路，还有一些细

菌可以引起人类疾病，其中根部中参与各种功

能活动的物种丰度最高，其次是茎部内生细菌

的物种，叶部中调控各种代谢的物种丰度最低。

根系中不可分类的内生细菌物种是茎部、叶部

的 5.6 倍。 

 
表 6.  水稻不同组织内生细菌群落的 KEGG 代谢通路丰度 

Table 6.  KEGG metabolic pathway abundance of bacterial endophytic community in rice different tissues 

Category S R L 

Cellular processes 480913 2177900 405661 

Environmental information processing 2390024 12875261 1740282 

Genetic information processing 2347231 9415806 2088326 

Human diseases 144600 658429 143498 

Metabolism 8865536 27211652 6332467 

None 31483 102592 21554 

Organismal systems 156044 271851 113784 

Unclassified 2037658 11398218 1620576 
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3  讨论 

水稻是世界上最重要的粮食作物之一，是全

世界一半人口的主粮食品。我国水稻产业的可持

续发展对国民经济和粮食产量发挥着举足轻重

的作用。本研究采用的水稻品种为宁粳 43 号，

其植株内生细菌群落多样性丰富，优势度较低，

均匀度一般，说明宁粳 43 号在温室种植的环境

中植物内环境较稳定和较健康。温室种植采用的

自然土为黑垆土，偏碱性，试验期间气温较高且

湿度较低，对宁粳 43 号内生细菌群落多样性影

响较大。 

植物内生细菌生活在寄主植物体内，具有非

常重要的生态功能[26−27]，包括促进植物生长发育、

降解重金属污染[28]、降解农药残留、防治病虫草

害[29]、研制生物有机肥[7]等。水稻内生细菌群落

由可培养和不可培养的内生细菌群落构成，可培

养内生细菌可以在实验室分离培养，进而研究报

道较多；不可培养内生细菌由于不能在实验室分

离培养，需要借助分子生物学手段，故而较少有

人研究报道。但是不可培养内生细菌对于整个水

稻内生细菌群落的稳定性至关重要，只有了解水

稻中可培养和不可培养内生细菌的群落及其多样

性，才能系统评价水稻内生细菌群落的多样性与

水稻健康状况。微生物多样性测序技术具有高通

量、操作简便、快速、数据精确、成本价格低等

特点。本研究首次采用微生物多样性测序技术对

宁夏水稻宁粳 43号叶部、茎部和根部内生细菌群

落及其多样性进行了较为详细的研究，列出了水

稻品种宁粳 43号叶片、茎和根系内生细菌群落所

属的门、纲、目、科、属不同分类水平上的优势

类群及其相对丰度。此次测序结果表明，水稻品

种宁粳 43号内生细菌群落在目、科和属水平上仍

有较大比例的微生物不能明确分类，但在门和纲

水平上获得比较明确的分类名称信息。估计与测

序序列长度、测序区间、比对的数据库以及 16S 

rRNA基因本身的局限性等有关。 

微生物群落多样性是否稳定会直接影响微生

物的生态功能和整个生态系统[30]。本研究表明，

与根系内生细菌群落及多样性比较，宁夏水稻品

种宁粳 43号叶部内生细菌群落的丰富度、群落多

样性、均匀度、优势度明显较高，优势物种多样

性较低，茎部内生细菌群落及多样性介于叶片和

根系之间。变形菌门是宁粳 43号丰度最高的优势

类群，其中在根系中的丰度最高。变形菌门是植

物内生细菌最普遍的菌门，本研究结果与国内外

大多数研究结果一致[14−15,31]。放线菌门是水稻宁

粳 43号叶部和茎部内生细菌中第二优势类群，说

明宁夏环境干旱、高温等气候条件适合于放线菌

的生存与繁殖。放线菌可以产生大量的、种类繁

多的抗生素，是非常重要的生防微生物。本研究

结果表明水稻宁粳 43号中具有广泛的抗生素产生

菌资源。 

水稻内生细菌群落多样性与水稻品种、生育

期、环境和气候条件有密切关系。有很多研究表

明水稻内生细菌菌群中伯克霍尔德氏菌属、草螺

菌属(Herbaspirillum)、根瘤菌(Rhizobium)、甲基

杆菌属 (Methylobacterium)和芽胞杆菌属为根部

优势菌 [32]，伯克霍尔德氏菌属、固氮螺菌属

(Azospirillum)和草螺菌属为茎部优势菌[17]，成团

泛菌属(Pantoea)、芽胞杆菌属和鞘氨醇单胞菌属

(Sphingomonas)为水稻种子中的优势菌群[33–35]。本

研究结果与已有研究差异较大，估计与水稻品

种、实验土壤、温室温度湿度等环境因素有关。

水稻品种的基因型能够影响水稻内生细菌的群落

多样性[18,36]，本研究采用的水稻品种为宁粳 43号，
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它的基因型与已有研究中的水稻品种基因型不

同，这是引起研究结果差异的主要因素。水稻植

株具有一定的营养成分，这些营养成分为内生细

菌的生长和繁殖提供必需的营养物质，土壤条件

以及栽培环境会影响到植株体内的营养成分，营

养成分的积累及其变化对植株联合细菌群落具有

重要的影响[17,35,37]。宁夏水稻主栽品种宁粳 43 号

内生细菌菌群红球菌属和乳酸杆菌属为叶部优势

菌，红球菌属和罗尔斯通菌属为茎部优势菌，肠

杆菌属和埃希氏杆菌属为根部优势菌。水稻等谷

类作物中丝状真菌常常产生毒性较高的代谢产物

霉菌毒素，红球菌属能够有效抑制水稻霉菌毒素

的危害，降低稻米的霉变[38]。乳酸杆菌属是对植

株健康有益的一类微生物。罗尔斯通菌产生的毒

素杀虫效果比较明显，常常用来生物防治害虫[39]，

对于水稻害虫虫口密度的降低具有重要意义。肠

杆菌属普遍存在于土壤中，埃希氏杆菌属也在土

壤中发现，据推测本研究根系中的肠杆菌属和埃

希氏杆菌属可能来源于土壤。 

水稻不同组织部位既有共有物种，又有独有

物种。从结果可以推测，土壤中的微生物可以进

入水稻根系，部分内生细菌从水稻根系向上部茎

部、叶部迁移，根部、茎部和叶部之间产生共有

物种。但是随着水稻植株的生长发育，土壤中的

一些微生物进入水稻根系后没有继续沿维管束系

统扩展，成为根部的独有物种。叶围微生物从气

孔或者叶片表皮毛进入水稻叶片[40]成为叶部的独

有物种。而水稻茎部由于长时间浸泡在灌溉水中，

水中的一些微生物通过伤口或者自然孔口进入茎

部成为水稻茎部的独有物种。水稻内生细菌可以

调控各种代谢通路、合成通路、膜转运、信号传

递、细胞周期以及疾病相关通路等，其中根系参

与代谢调控的细菌丰度最高，其次是茎部和叶部。

根系中不可分类的内生细菌的物种数量远远大于

茎部和叶部。 
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Diversity of bacterial endophytic community in different rice 
tissues 

Yuexia Sha* 
Institute of Plant Protection, Ningxia Academy of Agriculture and Forestry Sciences, Yinchuan 750011, Ningxia Hui 
Autonomous Region, China 

Abstract: [Objective] Our study aims to understand the microbial diversity of endophytic bacterial community of 

different rice tissues. [Methods] We adopted high-throughput sequencing technology to study the microbial 

community structure and composition of bacterial endophytes in rice plant. We extracted DNA of the microbial 

community of bacterial endophytes in the rice var. No. 43 of Ningjing. The bacterial 16S rRNA gene hypervariable 

region V5–V7 was detected by high-through sequencing technologies. [Results] In total 610 OTUs were obtained 

from leaf bacterial endophytes, 411 OTUs from rice stem, 174 OTUs from rice root. Based on the results of species 

classification, leaf endophytic bacteria were represented by 22 phyla that mainly comprised 40 classes, 103 orders, 

198 families, and 399 genera. Among them, the predominant genera were Rhodococcus and Lactobacillus, and their 

relative abundances were 21.00% and 9.19%, respectively. Stem endophytic bacteria were represented by 19 phyla 

that mainly comprised 31 classes, 85 orders, 169 families, and 306 genera. Among them, the predominant genera 

were Rhodococcus and Ralstonia, and their relative abundances were 19.25% and 13.52%, respectively. Root 

endophytic bacteria were represented by 9 phyla that mainly comprised 19 classes, 44 orders, 82 families, and 140 

genera. Among them, the predominant genera were Enterobacter and Escherichia, and their relative abundances 

were 81.13% and 10.89%, respectively. Seventy-eight of the OTUs were represented in all the rice endophytic 

samples. Actinobacteria were strongly associated with other bacteria. The higher species abundance of root 

bacterial endophytic community could regulate various metabolic networks compared to the stem and leaf. 

[Conclusion]  The diversity of bacterial endophytic community associated to rice plants has important ecological 

significance. 

Keywords: diversity, bacterial endophytes community, rice different tissues, high-throughput sequencing 

technology, microbial ecology 
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