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摘   要：【目的】茶叶内生细菌、根际土壤细菌在普洱茶的发酵中起着重要的作用，还可以促

进茶树生长，诱导茶树抗病性。研究其群落结构组成及相互关系可为微生物资源开发利用提供

理论依据。【方法】本研究以普洱地区茶树叶片和根际土壤为材料，采用高通量测序技术，对茶

叶及根际土壤细菌的 16S 核糖体 RNA 基因(16S rRNA)进行测序，比较分析茶叶与根际土壤细菌

的群落结构组成。【结果】结果表明，茶叶内生细菌主要由 76 个属组成，归属于 9 个门。相对

丰度较高的门是厚壁菌门(Firmicutes)、变形菌门(Proteobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、放

线菌门(Actinobacteria)。相对丰度较高的属为乳杆菌属(Lactobacillus)、布劳特氏菌属(Blautia)、

粪杆菌属 (Faecalibacterium)、假单胞菌属 (Pseudomonas)、红球菌属 (Rhodococcus)、拟杆菌属

(Bacteroide)和普雷沃氏菌属(Prevotella)。根际土壤细菌主要由 198 个属组成，归属于 10 个门，

相对丰度较高的门是变形菌门(Proteobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)

和放线菌门(Actinobacteria)。相对丰度较高的属与茶叶中的高丰度属相似，但在两者中的相对丰

度有所差异。茶叶内生细菌物种丰度和多样性显著低于根际土壤细菌，但超过 50%的茶叶内生

细菌同时存在根际土壤中。【结论】通过对普洱地区茶叶内生细菌及根际土壤细菌的群落结构
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组成分析，明确了茶叶内生细菌与根际土壤细菌的共性与差异，为普洱茶品质改良和生物菌肥

开发研究奠定了基础。 

关键词：茶树；茶叶内生细菌；根际土壤细菌；16S rRNA 测序 

Analysis on the community structure of bacteria in tea leaves 
and rhizosphere soil in Pu’er 

WANG Qiaomei1,2,3, YAN Liang2,3, YANG Ruijuan2,3, PENG Wenshu2,3, JI Aibing2,3,  
LIU Li2,3, ZHANG Wenjie2,3, HU Xianqi1* 
1 College of Plant Protection, Yunnan Agricultural University, Kunming 650201, Yunnan, China 
2 College of Pu’er Tea, West Yunnan University of Applied Sciences, Pu’er 665000, Yunnan, China 
3 Microbiology Laboratory, Pu’er Tea Research Institute, Pu’er 665000, Yunnan, China 

Abstract: [Objective] Endophyte and rhizosphere microorganisms of tea plant not only play an 

important role in the fermentation of Pu-erh tea, but also promote the growth of tea plants and induce 

disease resistance of tea plants. Studying the community structure and their relationship can provide a 

theoretical basis for the development and utilization of microbial resources. [Methods] In this study, 

we sequenced the 16S ribosomal RNA (16S rRNA) gene of bacteria in tea leaves and rhizosphere soil 

by high-throughput sequencing technology, analysed the community structure of bacteria in tea leaves 

and rhizosphere soil. [Results] The results showed that endophytic bacteria in tea leaves were mainly 

composed of 76 genera, belonging to 9 phyla. Among them, the phyla with higher relative abundance 

were Firmicutes, Proteobacteria, Bacteroidetes, and Actinobacteria. At the genus level, the genera with 

high relative abundance were Lactobacillus, Blautia, Faecalibacterium, Pseudomonas, Rhodococcus, 

Bacteroide, and Prevotella. Rhizosphere soil bacteria were mainly composed of 198 genera, belonging to 

10 phyla. The phyla with higher relative abundance were Proteobacteria, Chloroflexi, Actinobacteria, 

and Acidobacteria. At the genus level, the high abundance genera of bacteria in rhizosphere soil were 

the same as those in tea leaves, but the relative abundance of the same genus was different in the two. 

The abundance and diversity of endophytic bacteria in tea leaves were significantly lower than those in 

rhizosphere soil, but more than 50% of the endophytic bacteria were also identified in the rhizosphere 

soil. [Conclusion] Our findings would provide a basis for the bacterium-based strategies in bacterial 

manure and Pu-erh tea quality. 

Keywords: tea plant; endophytic bacteria in tea leaves; rhizosphere soil bacteria; 16S rRNA 
sequencing 

普洱(N22°02′24.50″，E99°09′102.19″)位于

中国西南边陲，地处北回归线附近，海拔在

376–3 306 m 之间。由于受地形、海拔以及亚热

带季风气候的影响，垂直气候特点明显，年均

气温 15.0–20.3 °C，大部分地区常年无霜，冬无

严寒，夏无酷暑，为茶树的生长提供了得天独

厚的条件。普洱曾是“茶马古道”上的重要驿站，

也是中国最大的茶叶产区之一，以普洱茶盛名，

茶园面积达 2 120 km2，有成片的现代茶园，也

拥有古老的野生古茶树资源，因此被授予“世界
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茶源”的称号。 

植物内生细菌是植物微生态系统的重要组

成部分，在长期的协同进化过程中，与植物形

成互利共生的关系[1]。大量研究表明，植物内

生细菌种类丰富、功能多样，可促进植物生   

长[2]，诱导寄主抗病、抗逆，抑制植物病害[3–4]。

茶树(Camellia sinensis)为多年生木本植物，生

长周期较长，经过长期与环境协同作用，形成

了独特的内生细菌菌群，内生细菌的存在对茶

树的生长，茶叶特异风味的形成具有重要作  

用[5]。路伟尧[6]对普洱茶生长和加工环境中微生

物的研究表明，普洱茶特殊风味的形成与茶叶

内生菌参与发酵直接相关。王志伟等[2]的研究

也表明，内生芽孢杆菌作为普洱茶渥堆发酵过

程中的嗜热菌，该菌可产生多种蛋白酶、纤维

素酶和淀粉酶，并可利用茶叶中的营养物质产

生有机酸，对普洱茶特殊风味的形成起着重要

的作用。 

茶树内生细菌种类繁多，资源丰富，主要

来源于根部土壤环境[7–8]，也有部分来源于空气

环境和邻近的植物。明确内生细菌的来源将有

助于探索其特定的生物学功能，由于土壤微生

物的可测性，以及其作为茶树根内细菌主要来

源的前期研究结果 [9–10]，因此，开展茶叶内生

细菌极其根际细菌菌群多样性关系的研究意义

重大。此外，根际土壤细菌对茶树的生长也发

挥着重要的作用，现有研究表明[11]，多种土壤

细菌都具有释钾、固氮、解磷及分解有机物的

作用，能够有效调节茶园环境，促进茶叶萌发、

代谢、合成芳香物质、减少虫害等重要作用。

黄芳芳等[12]的研究表明，茶树根际富集有利于

茶树生长及品质特征形成的特定微生物群落。

因此，了解茶树根际细菌群落的多样性组成，

对特定功能菌群的开发研究具有重要的作用。 

目前，对茶树内生菌的研究已有很多，主

要集中在可培养细菌的分离鉴定及拮抗菌的筛

选上[13–17]，针对内生菌种群多样性分析和功能

微生物筛选领域仍存在不足，采用传统分离鉴

定方法不能检测难培养和无法纯培养的微生

物，研究结果不具有全面性和科学性。为促进

茶叶内生细菌的研究发展，发掘新的微生物资

源，本文采用细菌 16S 核糖体 RNA 基因(16S 

rRNA)扩增子测序技术对普洱地区茶叶片内生

细菌及根际土壤细菌的菌群结构进行比较分

析，推测茶叶内生细菌的可能来源。这为进一

步研究茶叶内生菌、茶叶品质和抗病性之间的

关系奠定理论基础；也为促进茶树生长、提升

茶叶品质、防御茶叶病虫害提供依据。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 
茶树叶片和根际土壤样本于 2019 年 8 月 

采 自 云 南 省 普 洱 市 整 碗 村 (22°75′41.2″N ，

100°87′78.7″E)祖祥高山有机茶园基地。基地平

均海拔 1 304.9 m，季节性温差较小，年平均气

温 17.80 °C，年降水量 1 330.00 mm。基地占地

面积 130 hm2。6 组茶叶样本和对应的 6 组根际

土壤样本采自 6 个不同地理位置，每个位置采

样面积为 500 m2，茶树品种均为云南大叶种云

抗 10 号。采用 5 点取样法，每个样本由 5 个子

样本混合而成，每个地理位置包括 3 个生物学

重复。土壤样本带回实验室，–80 °C 保存备用，

叶片样本带回实验室做表面消毒处理。 

1.2  仪器和耗材 
PowerLyzer™ 24 Bench Top Bead-Based 

Homogenizer 珠磨研磨设备(深圳市安必胜科技

有限公司)，Vortex-Genie®2 涡旋仪(MO BIO 货

号 13111-V-220)，微型离心机(TIANGEN 型号

1795)，振荡器(SI 型号 G560E)，96well PCR 仪

(AB 型号 9002)，24 孔离心机(EPPENDORF 型
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号 5424EQ766751)。PowerSoil® DNA Isolation 

Kit 试剂盒 (深圳市安必胜科技有限公司，

12855-50)， AxyPrep DNA 凝胶回收试剂盒

(AXYGEN 公司)，KOD FX Neo (TOYOBO)。  

1.3  叶片表面消毒及基因组 DNA 提取 
茶叶用 75%酒精浸泡 1 min，无菌水冲洗    

3 次，再用 5% (有效氯 )次氯酸钠表面消毒     

5 min，无菌水冲洗 3 次备用[18]。消毒处理后的

茶叶采用 PowerLyzer™ 24 Bench Top Bead-Based 

Homogenizer 珠 磨 研 磨 设 备 进 行 研 磨 ， 用

PowerSoil® DNA Isolation Kit 试剂盒按生产商

提供的步骤分别快速提取茶叶及根际土壤细菌

基因组 DNA，用 1%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA

提取质量。 

1.4  16S rRNA 基因序列扩增及测序 
将提取的总 DNA 作为模板，用下列引物扩

增目的基因片段 (表 1)。 PCR 扩增体系为    

(50 μL)[19]：模板 DNA (茶叶及其内生细菌总

DNA 50 ng，根际土壤 DNA 10 ng)，上游引物 

(10 μmol/L) 1.5 μL，下游引物(10 μmol/L) 1.5 μL，

KOD FX Neo (TOYOBO) 1 μL，KOD FX Neo 

Buf (2×) 25 μL，2 mmol/L dNTPs 10 μL，ddH2O

补至总体积 50 μL。PCR 反应条件为：95 °C    

5 min；95 °C 1 min，50 °C 1 min，72 °C 1 min，

35 个循环；72 °C 7 min。反应产物用 1%琼脂

糖凝胶电泳检测。PCR 扩增及测序工作由上海

百趣生物医学科技有限公司完成，测序平台为

HiSeq 2500 平台。 

1.5  数据分析 
用 FLASH v1.2.7 软件进行双端测序序列拼

接，用 Trimmomatic v0.33 软件过滤 Raw Tags，

用 UCHIME v4.2 软件去除嵌合体。用 Usearch

软件对相似度在 97%水平下的 Tags 进行聚类、

获得 OTU (operational taxonomic units)，并以

SILVA 为参考数据库对特征序列进行分类学注

释。利用 QIIME 软件生成不同分类水平的物种

丰度表，利用 R 语言工具绘制成样品各分类学

水平下的群落结构。用 Mothur (version v.1.30)

进行 alpha 多样性分析。 

2  结果与分析 

2.1  茶叶与根际土壤细菌测序序列及 alpha

多样性分析 
茶叶样本测序共获得 420 621 条有效序列，

平均长度 407 bp；根际土壤样本测序共获得 

393 136 条有效序列，平均长度 413 bp。将相似

度≥ 97%的有效序列进行可操作分类单元

(operational taxonomic unit，OTU)聚类，茶叶样

本共获得 1 018 个 OTU，根际获得 5 898 个 OTU 

(表 2)。 

茶叶与根际土壤细菌的 alpha 多样性指数

经 t 检验后的组间差异如图 1 所示。由图可知，

茶叶的 ACE、Chao1、Shannon 和 Simpson 指数

均极显著低于根际土壤细菌。Chao1 和 ACE 指

数用于衡量物种的丰度，数值越高说明细菌的

丰度越大；Shannon 和 Simpson 指数用于衡量 

 
表 1  PCR 引物 
Table 1  PCR primers 

Items Primer names Sequences (5′→3′) Target genes 

Endophytic bacteria in tea leaves 799F 5′-AACMGGATTAGATACCCKG-3′ 16S rRNA (V7–V9) 

1193R 5′-ACGTCATCCCCACCTTCC-3′ 

Rhizosphere bacteria of soil  F27 5′-AGAGTTTGATCMTGGCTCAG-3′ 16S rRNA (V3–V4) 

R1492 5′-TACGGYTACCTTGTTACGACTT-3′ 
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表 2  茶叶和根际土壤细菌序列丰度 
Table 2  Sequence abundance of bacteria in tea 
leaves and rhizosphere soil 
Sample ID Effective reads AvgLen/bp OTUs 

Leaf    

Leaf1 72 258 407 176 

Leaf2 72 263 407 163 

Leaf3 59 551 408 155 

Leaf4 72 188 407 169 

Leaf5 71 850 407 175 

Leaf6 72 511 407 180 

Total 420 621 407 1 018 

Soil    

Soil1 65 341 413 1 003 

Soil2 66 457 413 999 

Soil3 66 209 414 1 010 

Soil4 65 426 413 976 

Soil5 64 754 414 956 

Soil6 64 949 413 954 

Total 393 136 413 5 898 

 
物种多样性，其数值越大说明细菌的多样性越

高。因此，以上结果说明茶叶内生细菌菌群的

相对丰度和多样性均显著低于茶树根际土壤的

细菌群落。 

2.2  茶叶内生细菌与根际土壤细菌门水平

菌群结构的组成 
在门分类水平上，高通量测序得到的茶叶

内生细菌归类到 9 个门(图 2A)，其中相对丰

度大于 1%的门有 6 个，分别为厚壁菌门

(Firmicutes)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、变形菌

门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、

蓝细菌门(Cyanobacteria)和 Epsilonbacteraeota。

分别占叶内生细菌总序列的 62.54%、14.34%、

11.93%、5.89%、2.48%和 2.37% (图 2B)。根际

土壤细菌归类到 10 个门(图 2C)，其中相对丰度

大于 1%的门为变形菌门(Proteobacteria)、酸杆

菌门(Acidobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)、

放 线 菌 门 (Actinobacteria) 、 芽 单 胞 菌 门

(Gemmatimonadetes)、浮霉菌门(Planctomycetes)、

疣 微 菌 门 (Verrucomicrobia) 、 厚 壁 菌 门

(Firmicutes) 、 拟 杆 菌 门 (Bacteroidetes) 和

Candidatus Eremiobacterota (WPS-2)。分别占根

际土壤细菌总序列的 27.68%、24.69%、23.35%、

9.53%、3.23%、2.82%、2.20%、1.86%、1.29%和 

 

 
 
图 1  茶叶与根际土壤细菌 alpha 多样性指数 
Figure 1  Alpha diversity index of bacteria in tea leaves and rhizosphere soil. A, B, C, D represent ACE, 
Chao1, Shannon and Simpson analysis, respectively. ** represents P<0.001. 
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图 2  茶叶内生细菌与根际土壤细菌门水平物种比较图 
Figure 2  Comparison of bacterial species between tea leaves and rhizosphere soil at phylum level. A: 
species distribution histogram of endophytic bacteria in tea leaves. B: the dominant phylum with relative 
abundance over 1% in tea leaves. C: species distribution histogram of rhizosphere soil. D: the dominant 
phylum with relative abundance over 1% in rhizosphere soil. E: common bacteria in tea leaves and 
rhizosphere soil. The bars of C, D, E show averageSD of six replicates (n=6). 

 
1.21% (图 2D)。以上结果显示，茶叶内生细菌

与根际土壤细菌的优势门不同，茶叶内生细菌

的优势门为厚壁菌门(Firmicutes)，而根际土壤

中的优势门为变形菌门(Proteobacteria)、酸杆

菌门(Acidobacteria)和绿弯菌门(Chloroflexi)。其

中两者共有的门是厚壁菌门(Firmicutes)、变形

菌门(Proteobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)和

酸杆菌门(Acidobacteria)，但它们在两者中的相对

丰度各不相同(图 2E)。 

2.3  茶叶内生细菌与根际土壤细菌属水平

菌群结构组成 
在属分类水平上，6 组茶叶样本中检测到

的内生细菌归类为 85 个属，注释到属分类水

平的有 76 个属，其中，相对丰度大于 1%的有   

2 5 个属 (图 3 A )，丰度较高的是乳杆菌属

(Lactobacillus) (20.14%)、布劳特氏菌属(Blautia) 

(5.29%)、粪杆菌属(Faecalibacterium) (4.67%)、

假单胞菌属(Pseudomonas) (4.34%)、红球菌属

(Rhodococcus) (3.7%)、拟杆菌属(Bacteroides) 

(3.15%)和普雷沃氏菌属(Prevotella) (3.00%)，它

们的相对丰度均超过 3%，为茶叶中较为优势的

属(图 3A)。根际土壤中检测到的细菌归类为 

340 个属，注释到属分类水平的有 198 个属，

相对丰度大于 1%的有 10 个属(图 3B)，丰度较 
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图 3  茶叶内生细菌与根际土壤细菌属水平物种比较 
Figure 3  Comparison of bacterial species between tea leaves and rhizosphere soil at genus level. A: 
common bacteria in six groups of tea leaves. B: common bacteria in six groups of rhizosphere soil. This 
figure shows the genus whose relative abundance were over 1%, different colors represent the relative 
abundance ratio of the corresponding genera. 
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高的属是乳杆菌属(Lactobacillus) (20.5%)、红球

菌 属 (Rhodococcus) (4.52%) 、 粪 杆 菌 属

(Faecalibacterium) (4.16%) 、 布 劳 特 氏 菌 属

(Blautia) (4.07%)、假单胞菌属 (Pseudomonas) 

(3.96%)、普雷沃氏菌属(Prevotella) (3.00%)和拟

杆菌属(Bacteroides) (2.52%) (图 3B)。以上结果

显示，在属分类水平上，除了未明确分类地位

的属以外，茶叶内生细菌与根际土壤细菌的优

势菌属组成非常相似，但是每个属在茶叶和根

际内的相对丰度有所差异。 

2.4  茶叶与根际土壤中共有的细菌类群 
对不同区域 6 组茶叶及根际土壤细菌菌群

检测分析，在 OTU 水平上，茶叶与根际土壤细

菌共有的 OTUs 如图 4 所示。每组茶叶与根际

土壤细菌共有的 OTUs 分别为 158、145、141、

137、112、119，分别占茶叶内生细菌的 89.77%、

88.96%、90.97%、81.07%、64.00%、66.11%。

结果显示，平均约 80%的茶叶内生细菌都存在

根际土壤中，由于茶树与其生长的土壤环境关

系密切，因此推测茶叶中的这部分细菌可能来

源于土壤。 

在属分类水平上，通过高通量测序、注释

得到分类明确的茶叶内生细菌和根际土壤细菌

菌群多样性如图 5 所示。由图可知，根际土壤

细菌属级别的多样性较丰富，共注释到 198 个

属，而茶叶内生细菌的属级别的多样性相对较

低，共注释到 76 个属。其中，茶叶特有内生细

菌 34 个属，根际土壤特有细菌 156 个属，两者

共有细菌 42 个属，共有属约占茶叶内生细菌总

数的 55%，比两者共有的 OTUs 占比少，原因

是部分 OTU 未注释到属分类水平。以上结果进

一步说明茶叶内生细菌超过 50%的属存在根际

土壤中。 

茶叶与根际土壤中相对丰度均大于 1%的

共有细菌有 9 个属(图 6)。分别是乳杆菌属

(Lactobacillus)、布劳特氏菌属(Blautia)、粪杆菌

属(Faecalibacterium)、假单胞菌属(Pseudomonas)、

红球菌属(Rhodococcus)、拟杆菌属(Bacteroides)、

普雷沃氏菌属 (Prevotella)、Lachnoclostridium

和霍尔德曼氏菌(Holdemanella)。它们在茶叶与

根际土壤中的相对丰度差异不显著，其中，乳

杆菌属在两者中的相对丰度均较高。 

 

 
 
图 4  茶叶和根际土壤细菌共有 OTUs 维恩图 
Figure 4  Venn diagrams of bacterial OTUs of tea leaves and rhizosphere soil. A–F represent the common 
OTUs of tea leaves and rhizosphere soil in six different regions, respectively. Orange represent tea 
rhizosphere soil, purple represent tea leaves and the number represent OTUs of samples. 
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图 5  茶叶和根际土壤细菌属水平多样性网络关系图 
Figure 5  Network of bacteria generic diversity in tea leaves and rhizosphere soil. Blue represents 
rhizosphere soil bacteria, yellow represents endophytic bacteria of tea leaves and red represents the bacteria 
shared by both. 
 

3  讨论 

普洱地区以普洱茶盛名，是云南大叶种茶

树的主要产区，由于特殊的地理位置和独特的

气候条件，造就了普洱地区茶叶具有独特的风

味特征，同时，湿润的气候环境也为病原菌的 

滋生制造了条件。这与茶叶和根际土壤中特定

功能的微生物密切相关。因此，开展普洱地区

茶叶和根际土壤细菌群落多样性分析的研究意

义重大，可为本地区的发酵普洱茶品质改良和

病害控制提供参考依据。本文首次利用高通量

测序技术对普洱地区大叶种茶叶内生细菌的 
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图 6  茶叶和根际土壤中相对丰度大于 1%的共

有细菌 
Figure 6  Common bacteria of tea leaves and 
rhizosphere soil on genus level. This figure shows 
the genus whose relative abundance was over 1%. 
The bars show averageSD of six replicates (n=6). 
 

16S rRNA 基因序列进行分析，为云南大叶种茶

叶内生细菌群落结构多样性的研究开拓了新的

思路，也为特定功能微生物资源的开发利用提

供了借鉴。 

通过检测分析，在门分类水平上，茶叶内

生细菌主要由厚壁菌门、变形菌门、拟杆菌门

和放线菌门组成。此结果与前人的研究结果一

致，说明茶叶内生细菌与目前已测的大部分植

物一样，门水平的组成相对稳定[20]。在属水平

上，相对丰度较高的属有乳杆菌属、布劳特氏

菌属、粪杆菌属、假单胞菌属、红球菌属、拟

杆菌属和普雷沃氏菌属。此结果与陈丽莹等[19]

的研究结果有一定差异，分析原因可能有两方

面，一方面是茶树的品种不同所致，汪立群   

等[13–14,21–22]的研究表明，不同品种茶树内生细

菌种类及数量都存在显著差异；第二方面的原

因可能是茶树生长的气候及土壤环境条件不同

所致。路伟尧等[23]对不同茶山空气微生物种类

的研究表明，不同茶山的空气微生物差异较大，

且对茶叶内生菌的影响也较大；马同锁等[24]的

研究表明，植物的生长土壤环境对植物内生菌

的种类及数量都有很大影响。以上研究结果表

明，普洱地区茶叶内生细菌的种类与当地的特

殊环境气候息息相关。本研究从茶树根际土壤

中检测到细菌优势属与茶叶中的优势属非常相

似，且茶叶中超过 50%的内生细菌存在根际土

壤中。此结果进一步说明，茶树生长的土壤环

境细菌种群直接影响着茶叶内生细菌的组成，

茶叶可能从根际中选择性富集一些土壤细菌，

并成为叶片内的优势类群。刘迎雪等[8]也表示

土壤是内生细菌最重要的接种源，是地下和地

上植物微生物群落的库。Compant 等[7]用绿色荧

光蛋白标记菌株研究其在植物内部的定殖，结

果显示，菌株从根表面开始进入到根内部组织，

最后在节间和叶片中定殖，此结果支持了细菌

通过根定殖于植物内部的结论，进一步说明茶

叶内生细菌与茶树根际细菌的种类密切相关，

也为茶叶内生细菌来源于土壤提供了依据。 

综上，不同环境影响茶叶内生细菌的组成

种类，茶叶内生菌的组成与普洱茶品质关系密

切。现有的研究表明 [6]，茶叶内生细菌是普洱

茶发酵微生物的重要来源，与普洱茶特殊风味

的形成直接相关。张欣等[25]的研究也表明，茶

叶内生优势菌乳杆菌和假单胞菌是参与普洱茶

发酵的重要菌群。高晓余等[26]的研究表明，假

单胞菌属在普洱茶发酵过程中可分解茶叶中的

蛋白质，与普洱茶滋味物质的形成密切相关。

此外，也有多项研究表明 [14–16,21,27]，茶叶内生

菌和根际细菌是生防菌的重要来源。因此，基

于此研究，可进一步开展茶叶内生菌与发酵普

洱茶特殊风味物质的关系研究，也可对潜在生

防作用的细菌进行研究及开发利用。 

4  结论 

本研究通过对普洱地区茶叶内生细菌及根

际土壤细菌菌群结构组成的比较分析，弄清了
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普洱地区茶叶及根际土壤细菌的群落结构，明

确了茶叶内生细菌与根际土壤细菌之间的联

系，为改善普洱茶品质及防御茶树病虫害的研

究提供了理论依据。 
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