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摘要：【目的】探究棕榈科种子内生细菌群落组成及其随物种的差异。【方法】运用 MiSeq 高通量方法

测定蒲葵、棕榈、加拿利海枣、山棕、软叶刺葵、短穗鱼尾葵及三药槟榔 7 种棕榈科种子内生细菌群落

16S rRNA 基因 V3–V4 区序列并进行生物信息学分析。【结果】7 种测试种子中获得的 V3–V4 区有效序

列数在 2341–40671 条之间，聚成 97–590 个操作分类单元(OTU)，Shannon 指数计算为 1.35–2.94，以加

拿利海枣种子最高，山棕种子最低；种群归类结果显示不同种子中测得的各级细菌分类阶层总数及组成

不同，总丰度以厚壁菌门的肠球菌属最高，同为厚壁菌门的芽孢杆菌属次之；属级水平上，第一优势细

菌属分别为：蒲葵种子(芽孢杆菌属，45.8%)，棕榈种子(肠球菌属，51.2%)，山棕种子(肠球菌属，12.1%)，

短穗鱼尾葵种子(肠球菌属，32.6%)，三药槟榔种子(肠球菌属，42.9%)，软叶刺葵种子(肠球菌属，28.3%)，

加拿利海枣种子(糖多孢菌属，31.2%)。各种子中次优势细菌属分别为：蒲葵种子(乳球菌属)，棕榈、山

棕及三药槟榔种子(类芽孢杆菌属)，加拿利海枣种子(戈登氏菌属)，软叶刺葵和短穗鱼尾葵种子(鞘脂单

胞菌属)；PICRUST 基因预测显示各种子均包含多个与人体器官及人类疾病相关的 KEGG 功能模块。此

外，各种子中均产生了丰度较高的外源物质降解、萜和聚酮合成、多糖合成等有益功能信息。【结论】

棕榈科植物种子内生细菌群落多样性较为丰富，群落组成随物种不同而异。各种子内生细菌群体中普遍

含多个与人和动物体相关的种群和功能信息，也定殖多种具有益功能性状的细菌类群，值得进一步研究。 
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业已证实，植物种子中定殖多样性的内生细

菌，其种群组成随物种及其基因型、生长地及环

境条件不同而不同[1]。种子内生细菌不仅与种子活

性和种子品质密切相关，也影响种子萌发、植株

生长、病害发生、逆境抗性等多种性状[1–5]。种子

内生细菌也是植物促生菌剂及活性物质合成的重

要菌株资源[1,5–8]。种子内生细菌及其生理生态功

能已日渐重视，在水稻[6–7]、油菜[5]、丹参[8]、拟

南芥[9]、野生诺尼[10]等多种植物已得到相继研究。

但是，目前有关种子内生细菌研究主要见于小型

快生长植物上，而对木本植物特别是大型木本植

物种子内生细菌的研究仅限于杉[11]、咖啡[12]、桉
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树[13]等有限的几种植物。 

棕榈科(Palmae)是仅次于禾本科和豆科的第

三大经济植物科[14–16]。棕榈科也是最古老的单子

叶植物，对系统学研究有不可替代的作用[15]。棕

榈科植物多为高大乔木，且主要起源和生长于热

带亚热带地区，加之其种子普遍富含油脂，也含

多种活性化合物[14–22]，其种子内生菌群体可能不

同于其他植物。此外，许多棕榈科种子可直接作

为食品用油原料、或作为日粮、果品、食疗品而

直接食用[14–17]。探明棕榈科植物内生细菌多样性

及其潜在功能十分必要。然而，目前为止，棕榈

科种子内生细菌相关研究国内外尚无报道。 

MiSeq 高通量测序具有获得的信息量大、样

品间平行性好等优点，能更真实反映样品中微生

物菌群结构[23]。本研究利用该方法结合生物信息

学分析研究了 7 种棕榈科植物种子内生细菌群落

结构及其差异，以期初步探明所测种子内生细菌

群体的多样性特征及其潜在功能，为全面揭示棕

榈科植物种子内生细菌多样性特征、内生细菌功

能菌株的挖掘和利用提供依据。本研究的结果也

将有助于全面了解所测种子的食用安全性。  

1  材料和方法 

1.1  植物种子 

测试种子包括三药槟榔(Areca triandra)、短穗

鱼 尾 葵 (Caryota mitis) 、 软 叶 刺 葵 (Phoenix 

roebelenii)、山棕(Arenga engleri)、蒲葵(Livistona 

chinensis)、棕榈(Trachycarpus fortunei)，加拿利海

枣(Phoenix canariensis)共 7 种棕榈科种子，均分

离自生长于华南师范大学校园相应植株的成熟饱

满、无病斑果实。果实采摘后及时带回实验室，

剥取种子并清洗掉黏连的物质后，于 1%次氯酸钠

溶液中浸泡表面灭菌 30 min，用超纯水冲洗 3 次，

晾干后置于 15 °C 保存备用[24]，并于 3 d 内完成种

子总 DNA 提取。每一种测试种子从 DNA 提取到

测序分析均设置 3 个重复。每一重复中每一种种

子均至少来源于 3 株以上生长距离 100 m 以上的

不同植株。 

1.2  种子总 DNA 提取及扩增测序 

总 DNA 提取前再次按照以下步骤对种子进

行表面消毒：75%酒精浸泡 3 min，无菌水冲洗 3

次，3%次氯酸钠溶液浸泡 8–12 min (依种子而定，

预实验确定)，无菌水冲洗 3 次。取最后一次淋洗

的水涂布牛肉膏蛋白胨培养基平板，检查表面消

毒效果。表面完全消毒的种子再用灭菌超纯水冲

洗 3 次以去除表面残留的微生物 DNA。用无菌

剪剪开种皮，取内部组织移入无菌研钵，加入液

氮 充 分 研 磨 后 取 适 量 转 入 灭 菌 EP 管 中 ， 用

PowerPlant® DNA 分离提取试剂盒(13400-50，美

国 MOBIO 公司)提取、纯化其总 DNA (操作严格

按说明进行)，并用 Nanodrop 2000 超微量分光光

度计(美国 Thermo Fisher Scientific 公司)检测其浓

度和纯度后送生工(上海)公司利用 MISEQ03 平台

(美国 Illumina 公司)进行高通量测序。测序靶标

DNA 为 16S rRNA 基因 V3+V4 可变区，所用引物

为 341F (5′-CCTACGGGNGGCWGCAG-3′)和 805R 

(5′-GACTACHVGGGTATCTAATCC-3′)。其中 314F

的 5′端连接有 6 个碱基的 barcode 序列，用于区分

不同的样品。 

1.3  数据处理与分析 

MiSeq 得到的原始图像数据文件经 Casava 碱

基识别分析转化为原始读序。利用 Cutadapt 去除

原始读序中引物序列和接头序列后，利用 Pear 将

成对的读序进行拼接，并去除序列长度≤200 bp
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的短序列及嵌合体序列，得到可进一步分析的有

效序列。利用 Usearch 对有效序列进行聚类，相似

性≥97%定义为同一操作分类单元(OTU)。使用软

件 R 的 Venn Diagram package 统计各种子中 OTU

数及其相对丰度、共有和独有的 OTU 数，绘制各

种子内生细菌群落基于 OTU 的韦恩(VENN)图。

根据各种子中 OTU 总数及各 OTU 丰度，计算单

样品 Shannon 多样性指数。采用对测序序列进行

随机抽样的方法，以抽到的序列数与它们所能代

表的 OTU 数目或计算的 Shannon 指数构建曲线，

绘制稀有性曲线 (Rarefaction curve)。并用软件

Mothur 计算 OTU 覆盖率。 

1.4  种群归类及种群组成分析 

利用 BLASTn 将 OTU 序列与 NCBI 中 16S 

rRNA 基因序列进行比对，满足相似度>90%且

Coverage>90%的序列通过核糖体在线归类系统进

行门(Phylum)、纲(Class)、目(Order)、科(Family)、

属(Genus)各分类阶层归类。使用 Bootstrapping 方

法估计归类可信度。当某级水平的可信度≥80%

时，视为可确定的分类，反之则为在该级水平不能

归类(Unclassified)[25]。根据各种子样品各 OTU 的

相对丰度及其各 OTU 的种群归类结果，分析各种

子内生细菌群体种群组成。使用 R 的 Vegan package

程序进行多样品非度量多维尺度分析(NMDS)，并

绘制相应的 NMDS 斑点图。使用 PICRUSt 软件对

各种子内生细菌群体进行功能预测。 

2  结果和分析 

2.1  操作分类单元(OTU)及其多样性分析 

7 种测试种子产生的原始序列质控后获得

V3+V4 区有效序列总数分别为 2341–40671 条，长

度分布在 360 bp 至 440 bp 之间。按照 97%相似性，

聚成 97–590 个操作分类单元(OTU) (表 1)。基于

OTU 数及相对丰度计算不同种子内生细菌群体

Shannon 指数在 1.35–2.94 之间，加拿利海枣种子

最高，山棕种子最低。各种子 OTU 稀释性曲线、及

基于 Shannon 指数的稀释性曲线均趋于平坦(图 1)。

各种子 OTU 覆盖率均达 98%以上(表 1)，说明

结果可反映所测种子中内生细菌群落组成的真实

情况。 

维恩图直观展示样本中共有和独有的 OTU 的

数目从而可反映出样品间 OTU 组成的相似性及重

叠情况，从图 2 可见 7 种种子中共有的 OTU 仅 23

个，说明棕榈科不同种子内生细菌群体种群组成

存在较大差异。每一种子有许多特有的 OTU，其

中加拿利海枣种子特有 OTU 数目最多，为短穗鱼 

 
表 1.  棕榈科种子内生细菌群体操作分类单元(OTU)多样性分析 

Table 1.  OTU diversity of bacterial endophytes communities detected from Palmae seeds 

Seeds Number of valid sequences Number of OTUs Shannon_index Coverage/% 

L. chinensis seed 26056±151 337±9 2.86±0.49 99.78±0.17 

T. fortunei seed 27452±655 366±14 2.52±0.34 99.67±0.63 

P. canariensis seed 32124±1905 590±19 2.94±0.77 99.72±0.98 

A. engleri seed 2341±166 97±5 1.35±0.16 98.04±2.28 

P. roebelenii seed 8742±410 225±6 2.83±0.43 99.73±0.29 

C. mitis seed 3940±360 186±7 2.86±0.30 98.17±0.75 

A. triandra seed 40671±2019 424±9 2.83±0.12 99.75±0.24 

Values are mean±standard deviation (n=3). 
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图 1.  棕榈科种子内生细菌群体操作分类单元(OTU) (A)和 Shannon 指数稀释曲线(B) 

Figure 1.  OTU-based (A) and Shannon index-based (B) rarefaction curve of bacterial endophyte communities 
detected from Palmae seeds. 

 

 
 

图 2. 棕榈科种子内生细菌群体操作分类单元(OTU)分

布韦恩图 

Figure 2.  Venn diagram of OTU distribution of bacterial 
endophytes communities detected from Palmae seeds. 

 
尾葵种子、软叶刺葵种子的近 10 倍，山棕种子的

近 20 倍(图 2)，说明加拿利海枣种子较之其他测

试种子定殖有更多的对该种子具有偏好性的细菌

种群。 

2.2  种群归类分析 

种群归类显示所得 OTU 序列 99%以上能在门

和纲水平进行归类，分属 20 个细菌门及 34 个细

菌纲。在目及以下分类阶层，蒲葵、加拿利海枣、

棕榈及三药槟榔种子中有 95%以上 OTU 可归类，

而山棕、软叶刺葵及短穗鱼尾葵种子中分别有近

76%、26%及 38%的 OTU 未能归类。已归类的 OTU

总计分布于 70 个细菌目、158 个细菌科及 423 个

细菌属。不同种子中测得的各级细菌分类阶层总

数也明显不同(表 2)。 

 
表 2.  棕榈科种子内生细菌群体细菌学分类阶层总数 

Table 2.  Total numbers of bacterial taxa detected 
from different Palma seeds 

Seeds Phylum Class Order Family Genus

L. chinensis seed 16 26 39 78 144 

T. fortunei seed 9 19 32 78 146 

P. canariensis seed 11 19 34 85 187 

A. engleri seed 9 17 26 43 59 

P. roebelenii seed 13 19 30 70 119 

C. mitis seed 13 18 28 63 107 

A. triandra seed 12 21 20 78 152 

Total 20 34 70 158 423 

Data is the total numbers of classified taxonomic taxa from 
three repeated measurements. 
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2.3  各种子内生细菌群体门水平的优势种群分析 

所有 OTU 中，归于厚壁菌门(Firmicutes)、变

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

拟杆菌门(Bacteroidetes)、广古菌门(Euryarchaeota) 

5 个细菌门的 OTU 至少在 1 种种子中丰度≥1%，

为优势细菌门。其中，归于前 3 个细菌门的 OTU

总 计 覆 盖 所 有 OTU 的 97.96% 、 各 种 子 的

97.27%–98.43% (图 3)，说明厚壁菌门、变形菌门

和放线菌门为主要优势细菌门。各种子优势细菌

门数目、组成及其丰度随种子而异(图 3)。归于广

古菌门的 OTU 仅分布于山棕种子。 

2.4  各种子内生细菌纲水平的优势种群组成分析 

按 照 至 少 在 1 种 种 子 中 丰 度≥ 1%， 所

有 OTU 总 共 归 于 芽 孢 杆 菌 纲 (Baci l l i )、 α-

变 形 杆 菌 纲 (Alphaproteobacteria)、β-变 形 杆

菌 纲 ( B e t a p r o t e o b a c t e r i a ) 、 γ - 变 形 杆 菌 纲

(Gammaproteobacteria)、放线菌纲(Actinobacteria)、 

 

 
 

图 3.  棕榈科种子内生细菌群体优势细菌门组成 

Figure 3.  Dominant bacterial phyla detected from 
bacterial endophytes communities of different Palmae 
seeds. Data is the average values of 3 repeated 
measurements. PK, ZL, HZ, SZ, RYCK, DSYW, and 
SYBL indicate the seeds of L. chinensis, T. fortunei, P. 
canariensis, A. engleri, P. roebelenii, C. mitis, and A. 
triandra, respectively. 

鞘 脂 杆 菌 纲 (Sphingobacteriia) 、 甲 烷 微 菌 纲

(Methanomicrobia)和噬纤维菌纲(Cytophagia) 8 个

优势细菌纲。归于这 8 个细菌纲的 OTU 覆盖总

OTU 的 98.54%、各种子 OTU 的 97.73%–99.08% 

(图 4)。归于甲烷微菌纲的 OTU 仅分布于山棕种

子，归于噬纤维菌纲的 OTU 仅分布于软叶刺葵和

短穗鱼尾葵种子。各种子优势细菌纲数目、组成

及其丰度随种子而异(图 4)。 

2.5  各种子内生细菌群体优势细菌属的组成 

按照至少在 1 种种子中丰度≥1%，所有 OTU

总共归于肠球菌属(Enterococcus)、芽孢杆菌属

(Bacillus)、类芽孢杆菌属(Paenibacillus)、乳球菌

属(Lactococcus)、糖多孢菌属(Saccharopolyspora)、

戈登氏菌属(Goodfellowiella)、鞘脂单胞菌属

(Sphingomonas)、肠杆菌属(Enterobacter)等 27 个

优势细菌属(图 5)。其中，肠球菌属总丰度最高， 

 

 
 

图 4.  棕榈科种子内生细菌群体优势细菌纲组成 

Figure 4.  Dominant bacterial classes detected from 
bacterial endophytes communities of different Palmae 
seeds. Data is the average values of 3 repeated 
measurements. PK, ZL, HZ, SZ, RYCK, DSYW and 
SYBL indicate the seeds of L. chinensis, T. fortunei, P. 
canariensis, A. engleri, P. roebelenii, C. mitis and A. 
triandra, respectively. 
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图 5.  棕榈科种子内生细菌群体优势细菌属组成 

Figure 5.  Dominant bacterial genera detected from bacterial endophytes communities of different Palmae seeds. 
Data is the average values of 3 repeated measurements. PK, ZL, HZ, SZ, RYCK, DSYW and SYBL indicate the 
seeds of L. chinensis, T. fortunei, P. canariensis, A. engleri, P. roebelenii, C. mitis and A. triandra, respectively. 
 

该属在所有 7 种种子中均检测出，并为 5 种测试

种子(山棕、棕榈、软叶刺葵、短穗鱼尾葵和三药

槟榔种子)中的第一大优势属，其丰度在 12.12%与

51.22%之间，以棕榈种子最高，三药槟榔种子次

之。另外 2 种测试种子中，蒲葵种子以芽孢杆菌

属丰度最高(45.77%)，加拿利海枣种子以糖多孢菌

属丰度最高(31.24%)。7 种所测种子中次优势细菌

属分别为乳球菌属(蒲葵种子)、类芽孢杆菌属(棕

榈种子、山棕种子、三药槟榔种子)、戈登氏菌属

(加拿利海枣种子)、鞘脂单胞菌属(软叶刺葵、短

穗鱼尾葵)。此外，在蒲葵种子中检测到丰度较高

的海洋杆菌属(Oceanobacillus) (8.49%)，加拿利海

枣种子中检测到丰度较高的 Kosakonia 属(12.10%)

和肠杆菌属(Enterobacter) (6.14%)，三药槟榔种子

中检测到丰度较高的短小杆菌属(Curtobacterium) 

(4.97%)。软叶刺葵种子中检测到丰度较高的纤维

单胞菌属(Cellulomonas) (4.65%) 和甲基杆菌属

(Methylobacterium) (2.88%)。在已归类的优势细菌

属中，糖多孢菌属、海洋单胞菌属(Marinomonas)、

Kosakonia 属、戈登氏菌属仅在 1 个种子中以较高

丰度被检出，而在其他种子中丰度极低(≤0.02%)

或未被检测到，表明这些细菌属在棕榈科种子中的

定殖具有种子偏好性。山棕种子、软叶刺葵种子和

短穗鱼尾葵种子分别平均有 75.93%、26.54%和

38.15%的 OTU 序列未能在属水平归类，说明这

3 种种子中可能存在大量的未知属。 

2.6  内生细菌群体聚类分析 

图 6 为所测 7 种棕榈科种子内生细菌群落种

群组成的 NMDS 分析结果。门、纲和属 3 个不同

分类水平的 NMDS 分析结果基本一致：代表 7 种

测试种子内生细菌群落的 NMDS 斑点彼此分开，

代表蒲葵、山棕和加拿利海枣种子的斑点彼此之间

及与其他 4 种种子的斑点明显分开，而代表软叶刺

葵和短穗鱼尾葵种子的斑点相距较近，说明 7 种种

子的内生细菌种群组成存在不同程度的差异。蒲

葵、山棕和加拿利海枣种子内生细菌群体组成相互

之间及与其他所测种子相似度最低，而软叶刺葵与

短穗鱼尾葵种子内生细菌群体种群组成最为相似。 
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图 6.  棕榈科种子内生细菌群体 NMDS 分析斑点图 

Figure 6.  NMDS plots of bacterial endophytes communities detected from different Palmae seeds. 
 

2.7  PICRUSt 基因预测 

利 用 KEGG Orthology (KO) 数 据 库 进 行

PICRUSt 基因预测，总共映射出 329 个不同的功

能信息，分为 37 个功能模块，绝大部分为物质和

能量代谢、细胞行为与过程及其调控相关的功能

信息。各种子中均产生了多个人体器官及人类疾

病功能信息，其丰度随种子不同而异(图 7)。人类

疾病功能信息中，癌相关信息在 7 个种子中丰度

均超过 0.1%，感染性疾病相关信息在各种子中的

丰度均接近或超过 0.5%，退化性疾病相关信息总

丰度最高(0.6%)，各种子丰度也达到 0.18%–1.45%。

检出的其他人类疾病相关信息还包括代谢性疾病和

免疫系统疾病。此外，各种子序列预测结果中也出

现了丰度较高的次生代谢产物合成(1.7%–4.6%)、

多糖合成(1.28%–1.68%)、外源物质降解(1.0%–6.9%)

等有益功能信息。疾病功能信息以山棕种子丰度

最高，有益功能信息以加拿利海枣丰度最高。 

3  讨论 

目前有关棕榈类种子内生细菌群体的多样性

研究尚未报道。本研究利用 MiSeq 高通量分析方

法，从三 药槟榔等 7 种棕榈 科种子中 获得的

V3–V4 区有效序列数为 2341–40671 条，操作分

类单元(OTU)为 97–590，基于各种子 OTU 及其

相对丰度计算 Shannon 指数为 1.35–2.94 (表 1)，

说明棕榈类种子中同样也定殖较为丰富的内生

细菌。 

本研究结果也显示，7 个测试的种子中共有的

OTU 仅 23 个(图 2)，代表 7 种测试种子内生细菌

群体门、纲和属 3 个不同分类水平的 NMDS 斑点

彼此分开(图 6)，说明棕榈类种子内生细菌群体种

群组成随种子不同而不同。本研究测试的几种种

子其化学组成虽然不完全清楚，但不同种子中脂

肪酸含量和组成不同[17]，所报道的生物活性也不

同，如蒲葵种子富含糅质及薯蓣皂苷元等具有强

烈抗癌活性的活性物质，在我国民间作为食疗性

治(抗)癌剂而广为运用[18]，刺葵和海枣种子富含碳

水化合物和多糖，也具有抗氧化、抗炎、抗肿瘤、

抗菌等作用 [19–20]，短穗鱼尾葵种子含有植物甾

醇、黄酮和皂苷等具有强烈抗氧化作用的活性物

质[21]，槟榔种子则富含具杀虫活性及刺激神经系 
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图 7.  棕榈科种子内生细菌群体 PICRUSt 基因预测 

Figure 7.  PICRUSt gene prediction of bacterial endophyte communities in different Palmae seeds. PK, ZL, HZ, 
SZ, RYCK, DSYW and SYBL indicate the seeds of L. chinensis, T. fortunei, P. canariensis, A. engleri, P. roebelenii, 
C. mitis and A. triandra, respectively. The digital below the color bar indicate the total numbers of predicted sequences. 

 

统的生物碱[22]，山棕又名香棕，其花序和种子中

含有多种芳香性物质[23]。种子中化学组成的差异

可能是所测种子内生细菌群体差异的重要原因之

一。此外，本研究测试的几个物种其株型也存在

较大差异，如山棕、软叶刺葵和短穗鱼尾葵为小

型乔木或灌木，而蒲葵和加拿利海枣则为高大乔

木，因而不同测试种子内生细菌群体受环境影响

特别是土壤环境影响程度不同，并由此导致其种

群组成不同。 

本研究中，山棕、软叶刺葵和短穗鱼尾葵三
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个物种种子内生细菌获得的有效序列数远低于其

他几种测试种子(表 1)。一个可能的原因是本研究

所用引物及 PCR 反应条件不能有效扩增出这几种

种子中某些内生细菌种群的 V3–V4 序列。微生物

群落高通量测序分析中，诸多因素特别是所测靶

标序列及所用引物能明显影响其获得的信息量和

准确度[26]。 

目前已报道的种子内生细菌种群主要分布于

厚壁菌门、变形菌门和放线菌门[7–8]。本研究中，

归于厚壁菌门、变形菌门和放线菌门 3 个细菌门

的 OTU 总计覆盖各种子的 97.27%–98.43% (图 3)，

说明棕榈类种子与其他植物种子内生细菌群体门

水平上的组成相似。属级水平上的优势种群分析

显示(图 5)，归于肠球菌属的 OTU 总丰度最高，

且在所有测试的 7 种种子中均有分布，尤其在棕

榈 和 三 药 槟 榔 种 子 中 其 丰 度 分 别 达 到 52% 和

42%，在软叶刺葵和短穗鱼尾葵种子中丰度也接

近 30%，表明肠球菌属可能是棕榈类种子中的核

心菌属和共有优势菌属。除肠球菌属外，归于芽

孢杆菌属、类芽孢杆菌属、鞘脂单胞菌属及乳球

菌属的 OTU 在所有测试的 7 种种子中均有分布且

丰度较高(图 5)，这些细菌属可能也是棕榈类种子

中的核心菌属和共有优势菌属。此外，在 1 个或

多个种子中检测到的优势种属还包括多个作为

植物内生菌特别是种子内生菌鲜有报道的细菌

属，如糖多孢菌属、戈登氏菌属、海洋芽孢杆菌

等(图 6)。用同样或相近的免培养方法，Chen 等

报道丹参种子中内生细菌群体优势属为泛菌属、

假单胞菌属、鞘脂单胞菌属[8]，Rybakova 等报道

油菜种子中主要优势细菌属为肠杆菌属、沙门氏

菌属和伯克氏菌属[5]。Vaughan 等报道咖啡种子

优势内生细菌属为肠杆菌属、泛菌属及假单胞菌

属[12]。可见，棕榈类种子内生细菌群体在属级水

平上的种群组成与其他植物种子差异甚大。其原

因可能有如下几个方面：(1) 棕榈科植物是地球上

古老的植物类群，且多起源于热带或亚热带，种

子中固有内生微生物的起源与其他植物不同；(2) 

测试的棕榈科植物多为高大乔木或半乔木，其种

子着生于高大的枝干顶端，且具坚硬种皮，因而

受环境影响特别是土壤环境影响较少；(3) 棕榈科

种子富含油脂和多种活性化合物[17–22]，因而不同

微生物在这些种子中的生存适应能力不同。 

值得注意的是，本研究种群分析结果显示测

试种子中含有高比例的肠球菌、乳球菌等与人和

动物密切相关的种群。肠球菌隶属于厚壁菌门、

芽孢杆菌纲的肠球菌科，主要分布于人和动物肠

道及受粪便污染的土壤、水域中，该类细菌不仅

能产生多种致病因子和毒素，也是多抗药性细菌的

主要类群，其引起的院内感染近年来不断上升[27]。

这提示棕榈类种子中的肠球菌可能也具有潜在的

致病性。为此，本研究进一步用各种子得到的 16S 

rRNA 基因序列进行 PICRUSt 基因预测，各种子

均映射出多种人体组织器官及癌、感染性疾病、

神经退化性疾病、代谢性疾病等功能信息(图 7)。

以上结果提示棕榈科种子直接食用时需考虑其中

的微生物可能引起的潜在健康威胁。同时也提示

棕榈类种子中内生细菌群体与人和动物体中细菌

的起源可能存在某种相关性。棕榈科作为古老的

植物，其种子可能在人类进化的早期被动物或人

类取食，其中的固有菌属如肠球菌等随之进入人

或动物体并进行了基因水平转移。 

分析各种子内生细菌属水平的组成，发现各

种子中也定殖多种具有有益功能性状的微生物类

群。芽孢杆菌属不仅普遍能产生种类和功能多样

的抗菌活性物质，也能通过多种方式促进植物生

长，还是工业用酶的主要生产菌株[28]。本研究中
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芽孢杆菌总丰度仅次于肠球菌属，特别在蒲葵种

子中丰度高达 45.7%，同时也发现在芽孢杆菌属

丰度高的蒲葵种子中肠球菌丰度极低，这提示该

种子中的芽孢杆菌可能具有抑制肠球菌的潜力。

加拿利海枣种子中则发现以糖多孢菌属及戈登氏

菌属分别为其最优势和次优势细菌属，该俩属同

属于假诺卡氏科，具有产生多样活性次生代谢产

物的能力[29–30]。此外，类芽孢杆菌、鞘脂单胞菌

属等广为报道的具促生抗逆或/和降解环境有毒有

害物质的细菌属也在 1 个或多个种子中为主要优

势细菌属。同时，PICRUSt 基因预测也出现了丰

度较高的萜类、聚酮类等活性物质及其他次生代

谢产物合成的基因信息(图 7)，这些结果提示棕榈

类种子内生细菌在抗菌活性物质产生菌株筛选及

植物促生菌株中筛选方面值得关注。山棕、软叶

刺葵和短穗鱼尾葵种子分别有近 76%、26%和 38%

的 OTU 序列未能在属水平归类，也可能存在一些

新种属。 

本研究结果初步显示棕榈类种子内生细菌群

体在种群组成和潜在功能上具有一些独特特征，

值得进一步研究。进一步的工作将重点从如下几

个方面进行：(1) 对该科更多物种及不同生长地、

生长环境等同一物种种子内生细菌群落进行多引

物、多位点免培养分析，以全面揭示该科植物种

子内生细菌群落多样性特征及其生态分布规律；

(2) 重点以油棕、加拿利海枣等该科具有重要经济

价值的物种种子为材料，通过内生细菌消除、回

接实验等分析其种子内生细菌对其宿主种子储藏

和萌发特性、植株生长和逆境耐受等的影响及其

相关机理，为这些经济物种基于种子内生细菌调

控的种质资源保存和栽培管理提供依据，并获得

具有潜在促生潜力的内生细菌菌株；(3) 分离棕榈

类种子内生细菌菌株，评估其抗菌、抗虫、抗肿

瘤等活性物质产生能力及生物大分子降解酶产生

能力，筛选获得具有药用和工业应用潜力的菌株。 
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Diversity of bacterial endophytes communities in the seeds of 
several Palmae plants via high throughput sequencing method 

Yuan Liu, Lulu Qu, Meidi Ye, Caosheng Huang, Yuedan Zhu, Qiaoran Wang, Shubin Li* 
College of Life Sciences, South China Normal University, Guangzhou 510631, Guangdong Province, China 

Abstract: [Objective] To explore the diversity of bacterial endophyte communities in the seeds of Palmae plants 

species. [Methods] We investigated and characterized bacterial endophytes communities in the seeds of 7 different 

plant species within Palmae, including Livistona chinensis, Trachycarpus fortuneii, Phoenix canariensis, Arenga 

engleri, P. roebelenii, Caryota mitis and Areca triandra, by a MiSeq high throughput sequencing method followed 

by bioinformatics analysis targeted at V3–V4 regions of the 16S rRNA gene. [Results] We recovered a total of 

2341–40671 V3–V4 valid sequences of 16S rRNA gene from the tested seeds, which clustered into 97–590 distinct 

operational taxonomic units (OTUs). And the Shannon index was calculated to be varying in the range from 1.35 to 

2.94, with the highest detected from P. canariensis seed and the lowest form A. engleri seed. The results of 

taxonomic assignment showed that the total number of taxonomic taxa and population composition detected in 

different seeds was different. At the genus level, the genus Enterococcus belonging to Firmicutes was found to be 

the highest in total abundance across all seeds, followed by Bacillus belonging to the same bacterial phylum. The 

most dominant bacterial genera detected from the tested seeds were as follow: L. chinensis seed (Bacillus, 45.8%), 

T. fortuneii seed (Enterococcus, 51.2%), A. engleri seed (Enterococcus, 12.1%), C. mitis seed (Enterococcus, 

32.6%) A. triandra seed (Enterococcus, 42.9%), P. roebelenii seed (Enterococcus, 28.3%), P. canariensis seed 

(Saccharopolyspora, 31.2%). And the sub-dominant bacterial genera were: Lactococcus (L. chinensis seed), 

Paenibacillus (T. fortunei seed, A. engleri seed, and A. triandra seed), Goodfellowiella (P. canariensis seed), 

Sphingomonas (P. roebelenii seed, and C. mitis seed). Furthermore, PICRUSt was used to determine potential 

functional profiles associated with the recovered sequences. Several KEGG orthology (KO) terms related to the 

human organs and human diseases were inferred from this analysis. In addition, the KO terms related to 

biosynthesis of terpenoids, polyketides, and glycan, as well as xenobiotics biodegradation showed relative high 

abundance in the predicted KO terms of the recovered sequences from each seed. [Conclusion] Seeds of Palmae 

plants colonize diverse bacterial endophytes, whose population compositions were different among the tested seeds. 

The bacterial endophyte communities of tested Palmae seeds consisted of many human-associated bacterial genera, 

and some potential functions related to human diseases were also included in the predicted KO terms of the seeds 

bacterial endophytes communities. Each tested seed also colonized some bacterial genera with beneficial function 

properties, being worth for further study. 

Keywords: seeds of Palmae plants, bacterial endophytes, diversity, MiSeq high-throughput sequencing 
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