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摘   要：【目的】为明确假单胞菌(Pseudomonas)浸种对盐胁迫下水稻根系内生菌群落多样性及结

构的影响。【方法】提取宁粳 61 号根系内生细菌和内生真菌的总 DNA 后，利用高通量测序技术

检测了水稻幼苗根系内生细菌的 V5–V7 高变区 16S rRNA 基因和内生真菌的 ITS1–ITS2 区 ITS 基

因序列，分析了假单胞菌浸种处理对盐胁迫下水稻根系内生菌的微生态调控作用。【结果】结果

表明，嗜碱假单胞菌(P. alcaliphila) Ej2 浸种处理可以显著提高盐胁迫下水稻幼苗根系内生细菌和

内生真菌群落的多样性、丰富度和均匀度，增加了内生菌门、纲、目、科、属和分类单元 OTU 

(operational taxonomic units) (序列数≥5)的数量；增加内生细菌中拟杆菌门(Bacteroidetes)和放线

菌门(Actinobacteria)的丰度，增加率分别达 45.97%和 9.55%，降低了厚壁菌门(Firmicutes)丰度，

降低率为 12.22%；显著降低内生真菌中子囊菌门(Ascomycota)的丰度，降低率为 17.96%，显著增加

被孢霉门(Mortierellomycota)和油壶菌门(Olpidiomycota)的丰度，油壶菌门是假单胞菌浸种处理后的

独有真菌门。嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种增加了盐胁迫下水稻幼苗根系内生细菌中假单胞菌属、根瘤菌属

(Allorhizobium)、黄杆菌属(Flavobacterium)和德沃斯氏菌属(Devosia)的丰度；降低了内生真菌中光

黑壳属(Preussia)、裂壳属(Schizothecium)、镰孢菌(Fusarium)、曲霉属(Aspergillus)和 Monosporascus

的丰度，油壶菌属(Olpidium)是假单胞菌浸种处理后的独有真菌属；对内生细菌种水平的影响表现

为增加了施氏假单胞菌(P. stutzeri)、嗜碱假单胞菌、未分类假单胞菌及根瘤菌(Rhizobium)、不能
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培养根瘤菌的丰度，降低了黄色氢噬菌(Hydrogenophaga flava)的丰度；对内生真菌种水平的影

响包括降低了栖土光黑壳(P. terricola)、Neocosmospora rubicola、Gibberella intricans、帚状曲霉

(A. penicillioides)及未分类镰刀菌的丰度。PICRUSt2 功能预测分析表明，嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种

增加了盐胁迫下水稻幼苗根系参与各种代谢通路的内生细菌丰度；FUNGuild 功能预测分析显示，

增加了动物病原真菌代谢相关的真菌丰度、菌根真菌丰度和内生真菌的丰度，降低了粪便浮生菌、

真菌浮生物和植物病原菌的丰度。【结论】假单胞菌浸种可以显著提高盐胁迫下水稻幼苗根系内

生菌群落多样性、改变优势菌群结构和改善盐胁迫下水稻幼苗根系生长的微生态环境。 

关键词：假单胞菌；浸种；盐胁迫；水稻根系内生菌；群落多样性  

Effects of soaking seeds with Pseudomonas alcaliphila Ej2 on 
endophytic community of rice roots under salt stress 

SHA Yuexia* 
Institute of Plant Protection, Ningxia Academy of Agricultural and Forestry Sciences, Yinchuan 750011, Ningxia, 
China 

Abstract: [Objective] To reveal the impact of soaking seeds with fermentation broth of Pseudomonas 

alcaliphila Ej2 on the diversity and structure of endophytic community in rice roots under salt stress. 

[Methods] The total DNA of the endophytic bacteria and fungi of the roots of Ningjing 61 was 

extracted, followed by high-throughput sequencing of the V5–V7 regions of the bacterial 16S rDNA 

gene and the ITS1–ITS2 of fungal ITS region. Thereby, the regulatory effects of soaking seeds with Ej2 

on endophytic community of rice roots under salt stress were analyzed. [Results] Soaking seeds with 

Ej2 significantly improved the diversity, richness, and evenness of endophytic community of rice roots 

under salt stress. To be specific, it increased the number of phyla, classes, families, genera, and 

operational taxonomic units (OTUs, read number≥5) of the endophytic community. In addition, for 

bacteria, it raised the relative abundance of Bacteroidetes (by 45.97%) and Actinobacteria (by 9.55%), 

and lowered the relative abundance of Firmicutes (by 12.22%). As to fungi, it significantly decreased 

relative abundance of Ascomycota (by 17.96%) and significantly elevated the relative abundance of 

Mortierellomycota and Olpidiomycota. Among them, Olpidiomycota was only detected after seed 

soaking with Ej2. After seeding soaking with Ej2, the relative abundance of Pseudomonas, 

Allorhizobium, Flavobacterium, and Devosia rose, and that of Preussia, Schizothecium, Fusarium, 

Aspergillus, and Monosporascus decreased. Olpidium was identified only after seed soaking with Ej2. 

As for the bacterial species, the relative abundance of P. stutzeri, P. alcaliphila, unclassified 

Pseudomonas, unclassified Rhizobium, and uncultured Rhizobium was up-regulated, and that of 

Hydrogenophaga flava was decreased after seeding soaking with Ej2. In terms of the fungal species the 

relative abundance of P. terricola, Neocosmospora rubicola, Gibberella intricans, A. penicillioides and 

unclassified Fusarium was reduced after seeding soaking with Ej2. PICRUSt2 prediction suggested that 

seeding soaking with Ej2 increased the abundance of bacterial community involved in various 
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metabolic pathways in rice roots under salt stress, and FUNGuild analysis indicated the increase in the 

abundance of fungi related to the metabolism of animal pathogenic fungi, mycorrhizal fungi, and 

endophytic fungi, and reduction in relative abundance of saprophytic fecal community, fungal 

saprophytes, and plant pathogens. [Conclusion] Soaking seeds with Pseudomonas can significantly 

increase the diversity of endophytic community of rice roots under salt stress, change the structure of 

dominant endophytic flora, and improve the microecological environment of rice roots. 

Keywords: Pseudomonas; seed soaking; salt stress; endophytic community of rice root; community 
diversity 
 
 

水稻(Oryza sativa L.)是重要的世界性粮

食作物，盐碱地是水稻种植的重要耕地资源，

盐胁迫严重影响了水稻的产量和品质 [1–2]。稻

瘟病 (rice blast)是主要病害，平均每年减产

20%–30%，流行年份产量损失 50%以上[3]。抗

病品种和化学农药是主要的防治措施，但是

抗病品种选育周期较长，化学农药残留容易

危害生态环境和人类健康 [4]。因此，水稻稻

瘟病的生物防治越来越受到关注。假单胞菌

(Pseudomonas) 属 于 细 菌 界 的 变 形 菌 门

(Proteobacteria) γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)

假单胞菌目的假单胞菌科，可以产生多种活性

物质，防病、促生和增产的效果显著，能增强

植株的抗病性[5–6]和抗逆性[7]，是具有较大应用

潜力的微生物。前期研究表明，假单胞菌对稻

瘟病的防效明显，可用于盐碱地水稻稻瘟病的

生物防治[6]。 

植物内生菌具有重要的生态功能，包括

增强植株抗病虫害等生物胁迫 [8]、提高抵抗盐

碱等非生物胁迫的能力 [9]、促生增产效果明  

显[10–11]、协助寄主吸收环境中的营养物质[12–13]、

降解农药残留及重金属污染等。植物内生菌群

落是植物微生态系统的重要组成[14–15]，土壤营

养条件[16–17]、土壤 pH 值、品种基因型[18–19]、

植株抗性[20–21]、药剂和肥料、农业措施等都会

影响内生菌群落结构和多样性 [22]。West 等 [23]

发现葡萄抗病品种和感病品种的内生细菌群落

结构和多样性差异显著。已有研究表明，施用

药剂会影响水稻组织内生菌群落多样性[24]。崔

凯等[25–26]发现，喷施吡虫啉、噻虫嗪和苯醚甲

环唑等化学农药后会导致水稻根系组织内生细

菌群落的丰富度下降，噻虫嗪可以提高根系内

生真菌群落的多样性。本课题组[27]研究表明，

芽胞杆菌(Bacillus)浸种后显著增加水稻根、茎

和叶片组织内生细菌群落多样性、均匀度和丰

富度。目前针对盐胁迫下的植株内生菌群落

多样性的研究较多，包括盐生植物内生菌多

样性以及潜在功能研究等 [28]，但是生防菌对

盐胁迫下水稻组织内生菌群落多样性及结构

影响的研究未见报道。 

嗜碱假单胞菌(P. alcaliphila) Ej2 是本实验室

从宁夏水稻叶片中分离获得，室内分析及田间

试验表明对稻瘟病菌有明显防治效果；前期试

验证实其对不同浓度盐溶液胁迫下的水稻幼苗

根系活力、根长、根数及生长具有促进效果，

特别是对 0.20% NaCl 溶液胁迫下的促进效果非

常显著，可以在生理层面上提高水稻幼苗根系

的耐盐性(待发表)。本研究采用高通量测序技

术开展假单胞菌浸种对盐胁迫下水稻幼苗根系

内生菌群落多样性及结构影响的研究。一方面

明确假单胞菌浸种处理对水稻根部内生真菌与

内生细菌的群落多样性及结构、优势菌群、共

有物种的影响；另一方面剖析假单胞菌浸种后

对水稻幼苗根系内生菌群落与耐盐性之间的关



 

 

 

1922 Sha Yuexia | Acta Microbiologica Sinica, 2022, 62(5) 

 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516 

系，从而揭示假单胞菌浸种处理对水稻幼苗

根系抗逆性的影响。本文旨在为假单胞菌杀

菌剂在盐碱地水稻产业高质量发展中的应用

奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  水稻种植 
试验于 2021 年 7 月–9 月在宁夏农林科学

院植物保护研究所日光温室进行 (38°47′N，

106°27′E，海拔高度 1 080 m)。种植土壤为自然

土:营养土=3:1，自然土类型为灌淤土，有机质

含量约 0.57%，氮含量约 0.05%，速效磷含量约

5.50 mg/kg。然后 1 kg 种植土壤中加入 3 g NaCl，

pH 8.5–8.8。 

挑选饱满、无病斑、大小一致的水稻宁

粳 61 号种子，每个培养皿选择 100 粒。所有

种子在 1%次氯酸钠溶液中浸泡 30 min，采用

无菌水冲洗 3–5 次，吸水纸吸干种子表面水

分。然后分别采用嗜碱假单胞菌 Ej2 发酵液

[(1.0–1.2)×108 CFU/mL]和无菌水浸种 6 h，再

将 2 组种子表面水分吸干后浸泡在 5 mL 0.20% 

NaCl 溶液中于 28 °C 培养箱内催芽 48 h。采用

营养钵种植催芽后的水稻种子(10 粒/营养钵)，

营养钵放入塑料盘内(6 个/盘)。每个营养钵底

部有 8 个小孔以保证充分吸收盐溶液，采用

0.20% NaCl 溶液代替水灌溉。每隔 3 d 更换   

1 次 NaCl 溶液，每次清洗干净塑料盘以保证

NaCl 溶液浓度不变。   

1.2  样本采集 

水稻种植约 25 d (幼苗期)采集样本，将水

稻连同根系轻轻拨出，用流动水持续冲洗根系，

直至肉眼可见异物完全冲洗干净。将完整根系

组织剪下，用 75%酒精浸泡 3 min，重复 3 次，

然后用无菌水反复冲洗，采用最后一次冲洗液

在固体 NA 培养基上涂板，无菌落长出视为根

系表面无菌[27]。严格表面消毒的样本先在液氮

中冷冻，然后保存在–80 °C 冰箱中备用。试验

设计 2 组处理：CK 为空白对照(无菌水浸种)；

Ej2 为嗜碱假单胞菌 Ej2 发酵液浸种，每组处理

3 个重复，每个重复 6 个塑料盘(种植约 360 株

水稻)。水稻幼苗根系内生细菌群落多样性测试

共有 6 组样本：空白对照 BCK (CK-1、CK-2、

CK-3)；嗜碱假单胞菌 BEj2 (Ej2-1、Ej2-2、Ej2-3)。

水稻幼苗根系内生真菌群落多样性测试共有 6 组

样本：空白对照 FCK (CK-1、CK-2、CK-3)；嗜

碱假单胞菌 FEj2 (Ej2-1、Ej2-2、Ej2-3)。 

1.3  抽提水稻幼苗根系内生菌的基因组

DNA  

根据 FastDNATM SPIN kit (MP Biomedicals)

说明书提取所有表面无菌样本的基因组总

DNA[29]，DNA 的提取质量采用 1%琼脂糖凝胶电

泳检测，DNA 的浓度和纯度采用 NanoDrop2000

测定。 

1.4  16S rRNA 基因测序 

水稻幼苗根系内生细菌的 PCR (polymerase 

chain reaction)扩增引物为 799F：5′-barcode- 

AACMGGATTAGTAGATACCCKG-3′，1193R：

5′-ACGTCATCCCCACCTTCC-3′，针对 16S rRNA

基因 V5–V7 高变区进行扩增[27]，特异性引物

需要包含 barcode，由上海美吉生物医药科技

有限公司合成。PCR 反应体系：5×TransStart 

FastPfu Buffer 4 μL，2.5 mmol/L dNTPs 2 μL，

正向和反向引物(5 μmoL/L)各 0.8 μL，TransStart 

FastPfu DNA Polymerase 0.4 μL ， Template 

DNA 10 ng，ddH2O 补至 20 μL。PCR 扩增程

序：95 °C 3 min；95 °C 30 s，55 °C 30 s，

72 °C 45 s，27 个循环；72 °C 10 min，4 °C 保

存(PCR 仪是 ABI GeneAmp® 9700 型)。使用

QuantiFluor™-ST 蓝色荧光定量系统(Promega

公司)对第二轮 PCR 扩增产物进行检测定量，
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之后根据测序量要求进行一定比例的混合，利

用 Illumina 公司的 MiSeq PE250 平台测序。 

水 稻 幼 苗 根 系 内 生 真 菌 扩 增 引 物 为

ITS1F ： 5′-TCCGTAGGTGAACCTGCGC-3′ ，

ITS2R：5′-CTCGGACGAGGATCCTCGCC-3′，

针对 ITS 基因的 ITS1–ITS2 区进行扩增[26,30]。

PCR 反应体系： 5×TransStart FastPfu Buffer   

5 μL，2.5 mmol/L dNTPs 4 μL，10 μmol/L 引物

ITS1F 和 ITS2R 各 2 μL，5 U/μL rTaq 酶 0.5 μL，

Template DNA 2 μL，ddH2O 补足至 50 μL。

PCR 扩增程序：94 °C 5 min；94 °C 45 s，54 °C 

30 s，72 °C 90 s，32 个循环；72 °C 10 min，4 °C

直至结束。以上 PCR 产物由上海美吉生物医药

科技有限公司完成测序。  

1.5  数据处理与分析 
数据采用 Excel 2016 和 DPS18.1 软件完成

统计分析，单因素试验统计分析中的最小显著

差数法(least significant ranges，LSD) (P<0.05)

表示方差分析，数据为平均值±标准误(SE)。

处理率按照公式(1)计算。 

增加率(%)= 

[(Ej2 处理组–CK 组)/CK 组]×100  公式(1) 

MiSeq 测序获得的原始数据根据 overlap 关

系拼接序列，通过质控过滤检测 reads 质量和

merge 效果，优化数据得到有效序列；提取有

效序列中的非重复序列，降低冗余计算量，进

一步去除单序列；所有样本的序列通过聚类分

析，序列相似的划分为一个小组，称之为分类

单元(operational taxonomic units，OTU)，对相

似性达到 97%非重复序列进行 OTU 聚类分

析，去除嵌合体后获得代表 OTU 序列；针对

97%相似性 OTU 代表序列通过 RDP classifier

贝叶斯算法进行各物种的分类统计。利用上海

美吉生物医药科技有限公司提供的生物云数据

分析平台进行多样性在线分析：用 Chao 指数

分析内生菌群落的丰富度，Shannon 多样性指

数(指数越高，多样性越高)及 Shannoneven 均

匀度指数(指数越高，均匀度越高)分析水稻幼

苗根系内生菌群落的多样性[27,31]；Coverage 覆

盖度指数，数值越高越能真实反映检测样本

序列。同时基于 I-sanger 云数据分析平台构建

物种群落丰度柱状图及 OTU 水平物种组成

Venn 图，分析内生菌门、纲、属分类水平的优

势菌群组成；进行 PICRUSt2 基因功能预测和

FUNGuild 功能预测，分别进行内生细菌群落

的 KEGG pathway 丰度统计和内生真菌群落的

功能分类及丰度信息统计。 

2  结果与分析 

2.1  假单胞菌浸种后水稻幼苗根系内生菌

序列统计和多样性 
2.1.1  内生细菌序列统计和多样性 

采用 Flash 软件，原始序列数据通过拼

接、质控过滤和聚类分析去除嵌合体，从而获

得优化序列用于进一步分析。2 组处理 6 个水

稻幼苗根系样本共获得 667 275 个有效序列，

优化序列碱基数目为 253 331 601 bp，每个样

本平均包含 111 213 个序列，序列平均长度为

379 bp。一般情况下，对相似水平在 97%的

OTU 数量和多样性指数进行生物信息学统计分

析，6 个样本共获得 1 428 个 OTU。空白对照

的 OTU 范围是 573–788 个，嗜碱假单胞菌 Ej2

浸种的 OTU 范围是 714–856 个。假单胞菌浸种

后增加了盐胁迫下的水稻根部内生细菌的 OTU

数量。 

Alpha 多样性可以评估微生物群落的物种

丰富度、多样性、均匀度和覆盖度等指标。本

研究通过 Alpha 多样性数据剖析假单胞菌浸种

处理对盐胁迫下水稻根系内生细菌群落多样

性、丰富度、均匀度的影响，结果见表 1。嗜 
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表 1  假单胞菌浸种对盐胁迫下水稻幼苗根系内生细菌群落多样性的影响 
Table 1  Impact of seed soaked by Pseudomonas on endophytic bacterial community diversity of rice 
seedling root under salt stress 

Samples Shannon index Chao index Coverage/% 
Shannoneven 

index 
Sequences number OTU number 

BCK 3.75±0.23 b 716.44±56.03 b 100 0.56±0.03 b 80 497±24 508.36 a 665±63.97 a 

BEj2 3.88±0.06 a 842.23±35.85 a 100 0.60±0.01 a 141 928±5 736.35 a 803±44.77 a 

BCK means empty control group; BEj2 means Pseudomonas control group; OTU: the similar effective sequence more than 
97% sequence is grouped into unit; values are means±standard error (n=3). Different letters indicate significant differences 
using LSD’ test at P≤0.05. 

 
碱假单胞菌 Ej2 浸种处理显著增加了盐胁迫下

水稻幼苗根系内生细菌群落的多样性、丰富度

和均匀度 (P<0.05)，增加率分别为 3.47%、

17.57%和 7.14%。 

Beta 多样性主要用于比较微生物群落间

的差异，主坐标分析 (principal co-ordinates 

analysis，PCoA)是最常见的评估方法。通过

PCoA 分析，发现不同处理之间多样性差异较

明显(图 1)。PCoA 的前 2 个主成分轴解释了

82.07%的群落差异，其中轴Ⅰ和轴Ⅱ分别是

59.05%和 23.02%。CK 和 Ej2 处理的内生细菌

群落明显分开。Beta 分析结果说明嗜碱假单胞

菌 Ej2 浸种处理对盐胁迫下的水稻根系内生细

菌群落影响较大。由于 P=0.098，说明本次内

生细菌群落多样性的检测可信度较低，可能是

DNA 提取采用的是土壤、根、茎通用试剂盒

有关，有必要采用植物内生菌 DNA 提取试剂

盒进行验证。 

2.1.2  内生真菌序列统计和多样性 

水稻幼苗根系内生真菌检测样本共获得

844 120 个有效序列，优化序列碱基数目为  

196 004 538 bp，每个样本平均含有 140 687 个

序列，序列平均长度为 232 bp。6 个样本共获得

393个OTU。空白对照的OTU范围是36–65个，

嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种处理后的 OTU 范围是

53–125 个。嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种后增加了盐

胁迫下的水稻根部内生真菌的 OTU 数量。 

 
 
图 1  假单胞菌浸种后水稻幼苗根系内生细菌群

落的主坐标分析(OTU 水平) 
Figure 1  Principal co-ordinates analysis (PCoA) 
of seed soaked by Pseudomonas on endophytic 
bacterial community of rice seedling root (OTU 
level). “PCoA on OTU level” means principal 
co-ordinates analysis on OTU level, PC1 represent 
first principal component, and PC2 represent second 
principal component. BCK means empty control 
group; BEj2 means Pseudomonas control group. 

  
Alpha 多样性分析证实，嗜碱假单胞菌 Ej2

浸种处理对盐胁迫下水稻根系内生真菌群落多

样性、丰富度、均匀度的影响显著，结果见 

表 2。嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种处理增加了盐胁

迫下水稻幼苗根系内生真菌群落的多样性、丰

富度和均匀度(P<0.05)，增加率分别为 16.00%、

53.20%和 6.00%。 
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表 2  假单胞菌浸种对盐胁迫下水稻幼苗根系内生真菌群落多样性的影响 
Table 2  Impact of seed soaked by Pseudomonas on endophytic fungal community diversity of rice seedling 
root under salt stress 

Samples Shannon index Chao index Coverage/% 
Shannoneven 

index 
Number of sequences OTU number 

FCK 2.00±0.29 b 52.33±8.37 b 100 0.50±0.05 b 153 645±9 329.16 a 51±8.41 a 

FEj2 2.32±0.58 a 80.17±22.55 a 100 0.53±0.10 a 127 728±30 179.43 a 80±9.78 a 

FCK means empty control group; FEj2 means Pseudomonas control group; OTU: the similar effective sequence more than 
97% sequence is grouped into unit; values are means±standard error (n=3); different letters indicate significant differences 
using LSD’ test at P≤0.05. 

 
Beta 多样性采用 R 语言(version 3.3.1)基于

所选距离矩阵作图进行 PCoA 分析，嗜碱假单

胞菌 Ej2 浸种和空白对照的内生真菌群落多样

性差异比较明显(图 2)。PCoA 的前 2 个主成分

轴解释了 72.23%的群落差异，其中轴Ⅰ和轴Ⅱ

分别是 37.39%和 34.84%。CK 和 Ej2 处理的内 

 

 
 
图 2  假单胞菌浸种后水稻幼苗根系内生真菌群

落的主坐标分析(OTU 水平) 
Figure 2  Principal co-ordinates analysis (PCoA) 
of seed soaked by Pseudomonas on endophytic 
fungal community of rice seedling root (OTU level). 
“PCoA on OTU level” means Principal co-ordinates 
analysis on OTU level, PC1 represent first principal 
component, and PC2 represent second principal 
component. FCK means empty control group; FEj2 
means Pseudomonas control group. 

生真菌群落明显分开。Beta 分析结果说明，嗜

碱假单胞菌 Ej2 浸种处理对盐胁迫下的水稻根

系内生真菌群落影响较大。P 值说明内生真菌

检测的可信度较低，有必要进一步验证。 

2.2  假单胞菌浸种对盐胁迫下水稻根系内

生菌群落结构的影响 
2.2.1  对内生菌 OTU 的影响   

采用单因素试验统计分析中的最小显著差

数法 (LSD)法计算不同处理之间的门、纲、

目、科、属和 OTU 方差分析，结果表明嗜碱

假单胞菌 Ej2 浸种处理对盐胁迫下水稻宁粳  

61 号根部组织内生细菌群落的影响较大，显著

增加了门、纲、属和 OTU (序列数≥5)的数量

(P<0.05)，对目、种和科的数量影响不显著

(P>0.05)。空白对照组根部内生细菌群落属于

18–22 个门， 30–42 个纲， 79–106 个目，

134–184 个科， 231–309 个属， 573–788 个

OTU。嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种处理后的内生细

菌群落至少属于 23–28 个门，40–46 个纲，

95–125 个目，160–194 个科，261–317 个属，

714–856 个 OTU。 

嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种处理增加了水稻宁

粳 61 号幼苗根系内生真菌群落的门、纲、

属、种和 OUT (序列数≥5)的数量(P<0.05)，对

目和科的数量影响不显著(P>0.05)。空白对照

组根部内生真菌群落属于 4–5 个门，9–10 个

纲，13–20 个目，19–27 个科，24–34 个属，
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36–65 个 OTU。嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种处理后

的水稻幼苗根系内生真菌群落至少属于 7–8 个

门，12–15 个纲，19–31 个目，25–43 个科，

36–59 个属，53–125 个 OTU。 

2.2.2  对门水平丰度的影响   

水稻幼苗根部内生细菌中相对丰度≥1%

的门有 4 个，主要包括变形菌门、放线菌门

(Actinobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)和拟杆

菌门(Bacteroidetes) (图 3)。嗜碱假单胞菌 Ej2

浸种处理对水稻根部内生细菌的变形菌门丰度

影响不显著(P>0.05)，CK (90.07%±0.01%)>Ej2 

(87.80%±3.01%)；增加了拟杆菌门的丰度，

Ej2 (8.51%±0.74%)>CK (5.83%±2.22%)；降

低厚壁菌门的丰度，CK (1.01%±0.25%)>Ej2 

(0.90%±0.33%)；增加放线菌门的丰度，Ej2 

(1.95%±0.28%)>CK (1.78%±0.42%)。 

图 4 显示，空白对照的水稻幼苗根部内生真

菌中相对丰度≥1%的门只有 2 个，主要是子囊

菌门(Ascomycota)和担子菌门(Basidiomycota)；

嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种处理组有 4 个内生真菌 

 

 
 
图 3  假单胞菌浸种对盐胁迫下水稻幼苗根系内

生细菌菌群组成的影响(门水平) 
Figure 3  Impact of seed soaked by Pseudomonas 
on endophytic bacterial community structure of rice 
seedling root under salt stress (phylum level). BCK 
means empty control group; BEj2 means 
Pseudomonas control group. 

 
 
图 4  假单胞菌浸种对盐胁迫下水稻幼苗根系内

生真菌菌群组成的影响(门水平) 
Figure 4  Impact of seed soaked by Pseudomonas 
on endophytic fungal community structure of rice 
seedling root under salt stress (phylum level). FCK 
means empty control group; FEj2 means 
Pseudomonas control group. 
 

门的相对丰度≥1%，主要包括子囊菌门、担

子菌门、被孢霉门(Mortierellomycota)和油壶菌

门(Olpidiomycota)，油壶菌门是假单胞菌 Ej2

浸种后的独有真菌门。假单胞菌浸种处理对水

稻根部内生真菌的担子菌门丰度影响不显著

(P>0.05)，Ej2 (1.67%±0.78%)>CK (1.47%±0.42%)；

显著增加被孢霉门丰度(P<0.05)，Ej2 (2.08%± 

0.28%)>CK (0.41%±1.31%)；显著降低子囊菌

门的丰度 (P<0.05)，CK (97.72%±0.61%)>Ej2 

(82.84%±3.39%)；显著增加油壶菌门的丰度

(P<0.05)，Ej2 (6.57%±5.67%)>CK (0%)。 

2.2.3  对纲水平丰度的影响   

嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种处理后水稻根系内

生细菌中 4 个纲的相对丰度≥1% (图 5)。假单

胞菌浸种处理显著降低了根部组织中 γ-变形菌

纲和放线菌纲 (Act inobac te r ia )的相对丰度

(P<0.05)，丰度变化分别为 CK (55.01%±0.84%)> 

Ej2 (31.94%±3.94%)和 CK (1.61%±0.26%)> 

Ej2  (1 .48%±0.37%)；增加了 α -变 形 菌 纲

(Alphaproteobacteria)和拟杆菌纲(Bacteroidia) 
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图 5  假单胞菌浸种对盐胁迫下水稻幼苗根系内

生细菌菌群组成的影响(纲水平) 
Figure 5  Impact of seed soaked by Pseudomonas 
on endophytic bacterial community structure of rice 
seedling root under salt stress (class level). BCK 
means empty control group; BEj2 means 
Pseudomonas control group. 
 
的相对丰度，丰度变化分别为 Ej2 (54.85%± 

4.15%)>CK (34.26%±1.41%) 和 Ej2 (8.44%± 

0.73%)>CK (5.78%±2.21%)。其中 γ-变形菌纲

(25.54%–56.52%)和 α-变形菌纲(30.84%–59.71%)

隶属于变形菌门，放线菌纲 (0.92%–2.17%)属

于放线菌门，拟杆菌纲(4.24%–11.67%)属于拟

杆菌门。 

图 6 显示，空白对照组根系内生真菌中相

对丰度≥1%的纲有 5 个，主要包括子囊菌纲

(Sordariomycetes)、座囊菌纲(Dothideomycetes)、

锤舌菌纲(Leotiomycetes)、散囊菌纲(Eurotiomycetes)

和银耳纲 (Tremellomycetes)；嗜碱假单胞菌

Ej2 浸种后有 7 个纲相对丰度≥1%，除了与空

白 对 照 组 相 同 纲 之 外 ， 还 包 括 油 壶 菌 纲

(Olpidiomycetes)和被孢霉纲(Mortierellomycetes)，

其中油壶菌纲是独有的优势菌纲。结果表明，

嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种显著增加子囊菌纲、锤

舌菌纲、银耳纲、油壶菌纲和被孢霉纲的丰

度，显著降低座囊菌纲丰度，对散囊菌纲丰度 

 
 
图 6  假单胞菌浸种对盐胁迫下水稻幼苗根系内

生真菌菌群组成的影响(纲水平) 
Figure 6  Impact of seed soaked by Pseudomonas 
on endophytic fungal community structure of rice 
seedling root under salt stress (class level). FCK 
means empty control group; FEj2 means 
Pseudomonas control group. 

 
没有显著影响 (P>0.05)。子囊菌纲 (38.21%– 

79.86%)、锤舌菌纲(0.69%–4.23%)、散囊菌纲

(0.01%–4.97%)和座囊菌纲(0.64%–49.16%)属于

子囊菌门，银耳纲 (0.56%–1.92%)属于担子菌

门，油壶菌纲(0.25%–17.38%)属于油壶菌门。 

2.2.4  对属水平丰度的影响   

嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种后盐胁迫下水稻幼

苗根系相对丰度≥2%的细菌属有 6 个，相对丰

度≥5%视为优势菌属，有 22.43%以上的细菌

属不能分类(图 7)。清水对照根部内生细菌优

势菌属是假单胞菌属、根瘤菌属(Allorhizobium)

和氢噬菌属(Hydrogenophaga)，嗜碱假单胞菌

Ej2浸种后的优势菌属是假单胞菌属、根瘤菌

属和黄杆菌属(Flavobacterium)。试验结果证

实，嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种显著降低了盐胁迫

下的水稻幼苗根系组织中氢噬菌属和志贺氏

菌属 (Shinel l ia )的相对丰度，降低率分别为

58.69%±0.99%和 1.79%±0.35%；增加了假单胞

菌属、根瘤菌属、黄杆菌属和德沃斯氏菌属 
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图 7  假单胞菌浸种对盐胁迫下水稻幼苗根系内

生细菌菌群组成的影响(属水平) 
Figure 7  Impact of seed soaked by Pseudomonas 
on endophytic bacterial community structure of rice 
seedling root under salt stress (genus level). BCK 
means empty control group; BEj2 means 
Pseudomonas control group. 
 
(Devosia) 的 相 对 丰 度 ， 增 加 率 分 别 是

80.03%±2.68%、61.93%±1.83%、47.45%±1.19%

和 1.59%±0.59%。 

在盐胁迫下，嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种对水

稻幼苗根系内生真菌属水平丰度的影响显著

(图 8)，空白对照 5 个属的相对丰度≥2%，其

中相对丰度≥5%的优势菌属主要包含新赤壳

属 (Neocosmospora)、光黑壳属 (Preussia)和裂

壳属(Schizothecium)，约 14.18%的真菌属不能

分类；嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种后的内生真菌中

相对丰度≥2%的属有 7 个，新赤壳属、柄孢壳

菌属 (Podospora)、赤霉属 (Gibberella)和油壶

菌属 (Olpidium)的丰度≥5%，14.47%的真菌

属不能分类。试验结果证实，嗜碱假单胞菌 Ej2

浸种显著降低了盐胁迫下的水稻幼苗根系组

织中光黑壳属、裂壳属、镰孢菌(Fusarium)、

曲霉属(Aspergillus)和 Monosporascus 的相对丰

度，降低率分别为 100%、89.83%±0.57%、

17.81%±1.02%、71.17%±0.42%和 92.62%±1.32%；

显著增加了新赤壳属、柄孢壳菌属、赤霉属、

假裸囊菌属 (Pseudogymnoascus) 、被孢霉属

(Mortierella)、假散囊菌属(Pseudeurotium)、枝

孢属 (Cladosporium)、油壶菌属 (Olpidium)和

Leuconuerospora 的相对丰度。光黑壳属是空白

对照组独有的真菌属，油壶菌属是嗜碱假单胞

菌 Ej2 浸种处理后的独有真菌属。 

2.2.5  对种水平丰度的影响 

嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种对盐胁迫下水稻幼

苗根系内生细菌的种水平丰度产生了影响。图 9

显示，假单胞菌浸种处理后增加了盐胁迫下水 

 

 
 
图 8  假单胞菌浸种对盐胁迫下水稻幼苗根系内生真菌菌群组成的影响(属水平) 
Figure 8  Impact of seed soaked by Pseudomonas on endophytic fungal community structure of rice 
seedling root under salt stress (genus level). FCK means empty control group; FEj2 means Pseudomonas 
control group. 
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图 9  假单胞菌浸种对盐胁迫下水稻幼苗根系内生细菌菌群组成的影响(种水平) 
Figure 9  Impact of seed soaked by Pseudomonas on endophytic bacterial community structure of rice 
seedling root under salt stress (species level). BCK means empty control group; BEj2 means Pseudomonas 
control group. 
 
稻幼苗根系中的施氏假单胞菌 (P. stutzeri)、   

F. jejuense、嗜碱假单胞菌、未分类假单胞菌

及根瘤菌、不能培养的根瘤菌丰度，而空白对

照中未检测到嗜碱假单胞菌，说明菌株 Ej2 浸

种后可以在盐胁迫下的水稻幼苗根系中定殖。

黄色氢噬菌(H. flava)只在空白对照中检测到，

嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种处理后的根系中未检测

到该菌。 

盐胁迫条件下，嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种可

以影响水稻幼苗根系内生真菌种水平的丰度。

图 10 显示，嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种后盐胁迫下

的水稻幼苗根系中的假散囊菌(Pseudeurotium  

 

 
 
图 10  假单胞菌浸种对盐胁迫下水稻幼苗根系内生真菌菌群组成的影响(种水平) 
Figure 10  Impact of seed soaked by Pseudomonas on endophytic fungal community structure of rice 
seedling root under salt stress (species level). FCK means empty control group; FEj2 means Pseudomonas 
control group. 
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sp .)、 假 裸 囊 菌 、 Podospora communis、

Leuconeurospora pulcherrima 丰度均高于空白

对 照 ， 降 低 了 栖 土 光 黑 壳 (P. terricola) 、

Neocosmospora rubicola、Gibberella intricans、

帚状曲霉(A. penicillioides)及未分类镰刀菌的

丰度。 

2.3  假单胞菌浸种对盐胁迫下水稻幼苗根

系内生菌共有和独有物种的影响 
Venn 图可以用于比较样本中共有和独有的

OTU 数量情况，柱形图显示了各处理的总物种

数量。图 11 显示嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种处理后

显著影响盐胁迫下的水稻根部内生细菌群落中

的 OTU 数量(P<0.05)，空白对照的总物种 OTU

数量是 990 个，嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种后的总

物种 OTU 数量是 1 208 个。浸种处理与空白对

照之间既有共有 OTU，又有独有 OTU。不同

处理的根部内生细菌共有 OTU 物种是 770 个， 

 

 
 
图 11  假单胞菌浸种对盐胁迫下水稻幼苗根系内

生细菌 OTU 的影响(Venn 分析) 
Figure 11  Impact of seed soaked by Pseudomonas 
on endophytic bacterial community OTU of rice 
seedling root under salt stress (Venn analysis). BCK 
means empty control group; BEj2 means 
Pseudomonas control group. 

空白对照独有 OTU 数量是 220 个，嗜碱假单胞

菌 Ej2 浸种后的独有 OTU 数量是 438 个。 

图 12 显示，嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种处理后

对盐胁迫下的水稻根部内生真菌群落中的 OTU

数量影响显著 (P<0.05)，空白对照的总物种

OTU 数量是 100 个，嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种后

的总物种 OTU 数量是 166 个。浸种处理与空白

对照之间既有共有 OTU，又有独有 OTU。2 组

处理的水稻幼苗根系内生真菌共有 OTU 物种

是 64 个，空白对照的独有 OTU 数量是 36 个，

嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种后的独有 OTU 数量是

102 个。 

2.4  假单胞菌浸种对盐胁迫下的水稻根系

内生菌群落的功能预测分析 
通过 PICRUSt2 功能预测，利用 KEGG 数

据库(Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes)

中细菌基因组信息和功能信息，对水稻幼苗根 

 

 
 

图 12  假单胞菌浸种对盐胁迫下水稻幼苗根系

内生真菌 OTU 的影响(Venn 分析) 
Figure 12  Impact of seed soaked by Pseudomonas 
on endophytic fungal community OTU of rice 
seedling root under salt stress (Venn analysis). FCK 
means empty control group; FEj2 means 
Pseudomonas control group. 
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系内生细菌群落参与 KEGG pathway 丰度进行

统计。表 3 结果表明，嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种

对盐胁迫下水稻幼苗根系参与 KEGG 代谢通路

的内生细菌丰度影响较大；根系内生细菌群落

主要参与细胞过程、环境信息处理、遗传信息

处理、人类疾病、各种代谢通路和有机系统等

6 个一级代谢通路，假单胞菌浸种处理增加了

参与这 6 个代谢通路的内生细菌丰度，增加率

分别为 68.17%、 74.09%、 81.13%、 130%、

75.21%和 71.95%。 

通过 FUNGuild (fungi functional guild)功

能预测，对内生真菌群落的物种信息进行注

释。表 4 结果表明，嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种后

对盐胁迫下水稻幼苗根系内生真菌中病原菌、

共生菌和腐生菌的丰度影响较大；增加了根系

中相关动物病原菌的真菌丰度、菌根真菌丰度

和内生真菌丰度，降低了根系组织中动物粪便

腐生菌丰度、真菌腐生菌丰度以及植物病原菌

的丰度。 

 
表 3  假单胞菌浸种后盐胁迫下水稻幼苗根系内

生细菌群落的 KEGG 代谢通路丰度 
Table 3  KEGG metabolic pathway abundance of 
seed soaked by Pseudomonas on endophytic 
bacterial community in rice seedling root under salt 
stress 

Pathway level1 BCK BEj2 

Cellular processes 10 328 018.47  17 369 060.21 

Environmental 

information processing 

14 074 619.03  24 502 143.70 

Genetic information 

processing 

8 945 686.76  16 203 000.08 

Human diseases 8 687 412.44  15 221 439.39 

Metabolism 128 481 867.33 223 937 666.19

Organismal systems 3 458 640.07  5 947 227.12 

BCK means empty control group; BEj2 means Pseudomonas 
control group. 

3  讨论与结论 

水稻植株内生菌群落多样性是评价水稻植

株健康生长的重要指标之一[30]。本研究采用微

生物多样性测序技术检测嗜碱假单胞菌 Ej2 浸

种对盐胁迫下水稻幼苗根系组织内生菌群落多

样性的影响，研究结果表明，在盐胁迫下嗜碱

假单胞菌 Ej2 浸种后水稻幼苗根系内生真菌和

内生细菌群落的多样性、丰富度和均匀度均显

著提高，证实嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种后能增强

盐胁迫下水稻幼苗根系生长内环境的稳定性，

进而提高根系的抗逆性。 

土壤 pH 值、栽培措施、土壤营养状况、

喷施药剂、品种抗性及基因型等因素会影响植

物内生菌群落多样性[26–27]。崔凯等[25–26]研究发

现，化学农药(吡虫啉、噻虫嗪和苯醚甲环唑)

降低了水稻根系内生细菌群落丰富度，高浓度

的毒死蜱会降低根系内生细菌群落多样性，噻

虫嗪对根系内生真菌群落多样性影响显著。已

有研究说明，化学农药与生防菌剂对水稻根系组

织内生菌群落多样性的影响显著不同，进而验

证了栽培措施、药剂喷施或浸种、品种特性等

因素会影响水稻组织内生菌群落多样性[25–27]。

本研究采用嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种宁粳 61 号

后，盐胁迫下的水稻幼苗根系内生真菌和内生

细菌群落多样性发生显著变化。分析原因，一

方面嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种后可能促进了水稻

幼苗根系中部分内生真菌和细菌的生长；另一

方面也会抑制一些有害真菌和细菌的生长。因

此，导致水稻幼苗根系中内生真菌和内生细菌

群落多样性发生显著变化。 

水稻根系内生细菌主要包括变形菌门、厚

壁菌门、拟杆菌门和放线菌门，药剂喷施或浸

种显著影响门水平的丰度。芽胞杆菌浸种显著

增加了拟杆菌门丰度、降低厚壁菌门丰度、对 
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表 4  假单胞菌浸种后盐胁迫下水稻幼苗根系内生真菌群落的 FUNGuild 功能 
Table 4  Fungi functional guild of seed soaked by Pseudomonas on endophytic fungal community in rice 
seedling root under salt stress 

Classification Guild FCK FEj2 

Animal  Animal endosymbiont-animal pathogen-endophyte-plant pathogen-undefined saprotroph 0 104 

Animal endosymbiont-undefined saprotroph 36 347 

Animal parasite-fungal parasite 0 8 372 

Animal pathogen 185 553 

Animal pathogen-dung saprotroph-endophyte-epiphyte-plant saprotroph-wood saprotroph 342 334 

Animal pathogen-dung saprotroph-endophyte-lichen parasite-plant pathogen-undefined 

saprotroph 

215 353 

Animal pathogen-endophyte-lichen parasite-plant pathogen-soil saprotroph-wood saprotroph 5 588 3 830 

Animal pathogen-endophyte-lichen parasite-plant pathogen-wood saprotroph 387 1 603 

Animal pathogen-endophyte-plant pathogen-wood saprotroph 0 833 

Animal pathogen-plant pathogen-undefined saprotroph 14 0 

Animal pathogen-soil saprotroph 155 1 393 

Animal pathogen-undefined saprotroph 60 113 

Dung 

saprotroph 

Dung saprotroph 11 362 1 173 

Dung saprotroph-endophyte-litter saprotroph-undefined saprotroph 7 029 878 

Dung saprotroph-plant saprotroph 50 591 0 

Mycorrhizal Ectomycorrhizal 0 245 

Ectomycorrhizal-endophyte-ericoid mycorrhizal-litter saprotroph-orchid mycorrhizal 66 11 

Ericoid mycorrhizal 0 293 

Endophyte Endophyte 0 69 

Endophyte-lichen parasite-undefined saprotroph 0 225 

Endophyte-litter saprotroph-soil saprotroph-undefined saprotroph 623 2 656 

Fungal 

parasite 

Fungal parasite 82 0 

Fungal parasite-plant pathogen-plant saprotroph 30 0 

Fungal parasite-undefined saprotroph 1617 895 

Plant Plant pathogen 7 873 3 184 

Plant saprotroph-wood saprotroph 118 124 

Saprotroph Soil saprotroph 464 199 

Undefined saprotroph 64 028 75 799 

Undefined saprotroph-wood saprotroph 0 173 

Wood saprotroph 0 27 

Unknown Unknown 12 886 13 115 
FCK means empty control group; FEj2 means Pseudomonas control group. 

 
变形菌门丰度没有显著影响[27]。吡虫啉、毒死

蜱、噻虫嗪和苯醚甲环唑喷施后显著增加了变

形菌门丰度[25]。本研究中嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种

对盐胁迫下的水稻幼苗根系内生细菌变形菌门

丰度影响不显著、降低了厚壁菌门丰度、增加

了拟杆菌门丰度，这一点与芽胞杆菌浸种结果

一致。但是芽胞杆菌浸种不增加根系放线菌门

丰度，嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种显著增加放线菌门

丰度，这一点与已有研究不同。分析原因，嗜

碱假单胞菌 Ej2 增强了水稻幼苗根系在生理层面

上的耐盐性，促进了放线菌门的生长。与空白

对照的优势菌属比较，嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种
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后显著增加了根系中假单胞菌属、根瘤菌属、

黄杆菌属和德沃斯氏菌属的相对丰度，降低了

氢噬菌属和志贺氏菌属的丰度。实践证明，假单

胞菌属[32]、根瘤菌属[33–34]、黄杆菌属[35]和德沃

斯氏菌属[36–37]的大部分菌株常常用作生防菌、

固氮菌和降解菌，而志贺氏菌属是人类细菌性

痢疾最为常见的病原菌。本研究结果说明，采用

嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种可以增加盐胁迫下的水稻

幼苗根系中施氏假单胞菌、嗜碱假单胞菌和根瘤

菌的丰度，降低了黄色氢噬菌的丰度，在一定

程度上会提高盐胁迫下水稻幼苗根系的抗病性。 

水稻根系内生真菌主要包括子囊菌门和担

子菌门，其他门丰度比较低，药剂喷施或浸种

显著影响门水平的丰度。噻虫嗪喷施后的水稻根

系主要包括子囊菌门和担子菌门，子囊菌门丰度

下降、担子菌门丰度增加[26]。嗜碱假单胞菌 Ej2

浸种后，盐胁迫下水稻幼苗根系中子囊菌门丰

度下降，担子菌门丰度没有显著变化，但被孢

霉门和油壶菌门的丰度显著增加。假单胞菌浸

种后，伴随水稻种子萌发和幼苗根系生长，能

够稳定定殖在根系中，协助寄主从盐胁迫环境

中吸收营养，从而为根系内的一些微生物提供

营养、促进该类微生物的繁殖。嗜碱假单胞菌

Ej2 在以前的研究中被证实对镰刀菌等多种病原

菌有明显的拮抗作用(待发表)，浸种后会抑制根

系中的一些病原菌生长，从而降低它们的丰

度。本研究采用高通量测序技术检测出嗜碱假

单胞菌 Ej2 浸种后的盐胁迫下水稻幼苗根系中

内生优势真菌属组成发生较大变化，降低了光

黑壳属、裂壳属、镰孢菌、曲霉属的丰度，在种

水平上栖土光黑壳、N. rubicola、G. intricans、

帚状曲霉及未分类镰刀菌丰度明显下降。已有

研究表明，假单胞菌具有广泛的防病促生效  

果[5,26]，据推测嗜碱假单胞菌 Ej2 浸种可能会提

高盐胁迫下水稻幼苗根系的抗病性。 

基于高通量测序技术分析水稻内生菌的研

究主要集中在内生菌的群落结构与多样性分析

上，针对内生菌的功能研究相对较少。本研究

采用高通量测序结果进行了盐胁迫下水稻幼苗

根系内生细菌群落的 PICRUSt2 功能预测和内

生真菌群落的 FUNGuild 功能预测分析，研究

发现，水稻幼苗根系内生细菌主要涉及代谢、

遗传信息处理等 6 个一级功能代谢通路，嗜碱

假单胞菌 Ej2 浸种处理增加了参与代谢通路的

内生细菌丰度；盐胁迫下水稻幼苗根系内生真

菌主要包括病原菌、共生菌和腐生菌，嗜碱假

单胞菌 Ej2 浸种处理增加了动物病原真菌、菌

根真菌和内生真菌的丰度，降低了腐生真菌和

植物病原菌的丰度。植物内生菌与寄主植株具

有共生关系，不仅影响植株吸收营养物质，而

且决定着植株健康生长与存活。不同群落组成

和丰度的植株内生菌具有不同的功能基因，显

著影响寄主体内的合成代谢途径，从而形成了

植株品种具有不同的抗性[38]。特别是碳水化合

物代谢、游离氨基酸代谢以及维生素代谢等对

植物的抗逆性具有重要作用[39]。本研究采用嗜

碱假单胞菌 Ej2 浸种后，盐胁迫下水稻幼苗根

系中的二级代谢功能层中碳水化合物代谢、游

离氨基酸代谢以及维生素代谢的内生细菌丰度

显著增加。由此推测，假单胞菌浸种改变了盐

胁迫下水稻幼苗根系内生菌的群落组成和丰

度，改变了植株内部的各种代谢合成途径，由

此改变了根系的抗逆性。 
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