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摘  要：【背景】桃树的根部内生细菌群落具有促进植物生长和抗逆性的潜力。研究这些微生物群

落的组成和功能可以进一步挖掘内生菌在桃树根部生长发育中的作用，可为后续微生物资源开发

和利用提供参考。【目的】分析不同品种桃树根部的内生细菌群落的组成、多样性和功能，为进一

步研究桃树与内生菌之间共生关系奠定基础。【方法】采用 16S rRNA 基因扩增子测序技术，并运

用多种生物信息学方法进行数据分析，对北京市平谷区国桃基地 7 个不同品种桃树根内生细菌进

行群落组成、多样性分析、LEfSe 分析和 PICRUSt2 功能预测。【结果】发现不同品种桃树的根部

内生细菌群落在红毛桃、白毛桃和黄肉桃中的组成存在显著差异。主要优势菌门为放线菌门

(Actinobacteriota)、变形菌门(Proteobacteria)和厚壁菌门(Firmicutes)，其中放线菌门在大部分样品

中占优势地位。微生物群落多样性分析显示，品种间的 Shannon、Simpson 指数差异显著，表明不

同桃品种根内生菌的多样性存在差异性，并较复杂。LEfSe 分析识别了与特定品种相关的根内生

菌标志物，例如双歧杆菌属(Bifidobacterium)在红毛桃和白毛桃中具有较高相对丰度。PICRUSt2
功能预测表明，内生细菌生物学功能在不同红毛桃品种间差异较大，主要参与碳水化合物代谢和

氨基酸代谢，展示了内生菌群对宿主植物生理功能的潜在影响。【结论】本研究揭示了不同品种桃

树根部内生细菌群落的组成、多样性和功能，拓宽了对桃树内生菌的认识，为后续桃树内生细菌

资源的开发利用奠定了基础。 
关键词：内生细菌群落；功能预测；桃树根部；微生物多样性 
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Abstract: [Background] Endophytic bacterial communities in the roots of peach plants have 
the potential to promote plant growth and enhance stress resistance. Studying the structures and 
functions of these microbial communities can reveal the role of endophytes in peach root growth 
and development. The results can serve the subsequent development and utilization of microbial 
resources. [Objective] To study the structures, diversity, and functions of endophytic bacterial 
communities in the roots of different peach varieties, laying a foundation for further research on 
the relationship between peach plants and endophytes. [Methods] We employed 16S rRNA 
gene amplicon sequencing to study the community structure and diversity of endophytic 
bacteria in the roots of seven different peach varieties in the National Peach Base in Pinggu 
District, Beijing. Furthermore, we performed linear discriminant analysis effect size (LEfSe) 
and used PICRUSt2 for function prediction. [Results] Significant differences existed in the 
structures of endophytic bacterial communities in the roots among red-skin, white-skin, and 
yellow-fleshed peach varieties. The dominant phyla were Actinobacteriota, Proteobacteria, and 
Firmicutes, with Actinobacteriota being predominant in most samples. The Shannon and 
Simpson indices of the bacterial communities were significantly different among the varieties, 
indicating the varied and complex diversity of root endophytes among different peach varieties. 
LEfSe identified the root endophyte biomarkers associated with peach varieties, such as 
Bifidobacterium, which had higher relative abundance in red-skin and white-skin peach varieties. 
The endophytic bacteria showcased varied biological functions among different red-skin peach 
varieties, mainly participating in carbohydrate and amino acid metabolism, which highlighted the 
potential impact of endophytic bacteria on the physiological functions of host plants. 
[Conclusion] This study revealed the structures, diversity, and functions of endophytic bacterial 
communities in the roots of different peach varieties, enriching our knowledge and laying a 
foundation for the development and utilization of endophytic bacterial resources in peach plants. 
Keywords: endophytic bacterial community; functional prediction; peach tree roots; microbial 
diversity 

 
桃(Prunus persica)是一种蔷薇科(Rosaceae)

的果树，其栽培历史可追溯至中国数千年前。桃

树属于落叶小乔木，高度在 2–6 m 之间。根据果

肉的颜色，桃果实可分为白肉桃、黄肉桃和红肉

桃；根据果实的硬度，桃果实可分为溶质桃和硬

桃。桃果外皮可以呈现毛茸状或光滑，果实内富
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含酚类化合物、类胡萝卜素和维生素等化合物，

这些成分对人体健康十分有益，有助于维持身体

的正常代谢和抵抗一些疾病[1]。桃是一类营养价

值丰富的水果。果树根在植物体中承担着极其重

要的功能，是吸收水分、养分和氧气的重要器官，

并且还为植物提供必要的支撑和稳定性，此外果

树根还是贮藏营养物质的主要器官，为果树的下

一年生长和能量消耗提供保障[2-3]。 
在植物的各种组织和器官内部存在一类被

称为内生菌的微生物，内生菌能够在植物的根、

茎和种子中定殖，与植物形成共生关系，在植物

生命周期的某个或全部阶段与其共同生活[4-5]，

而不对植物产生明显的有害影响[6-7]；内生菌能

够为植物带来多方面的益处，包括促进生长、

增强抗逆性和提高病害抵抗力等[6,8-9]。Shah 等[10]

从 3 种小麦品种的种子中分离得到 5 株内生细

菌，发现所筛选的菌株显示出不同水平的过氧

化氢酶活性、氮同化、磷溶解能力，以及吲哚

乙酸(indole-3-acetic acid, IAA)和铁载体的产生

能力，表现出对植物的生长促进能力，有些内

生菌则表现出较强的旱盐胁迫抗性。Verma 等[11]

从入侵的芦苇种子中分离出 9 株内生细菌，获得

一株对尖孢镰刀菌(Fusarium oxysporum)具有强

烈抑制作用的菌株。研究人员在对根内生菌的研

究中也发现相似的现象，从大蒜根部分离出的内

生菌对大蒜幼苗生长表现出促进作用[12]。Andrade
等[13]的研究发现从兰花根和叶中分离的内生菌

具有明显的固氮、IAA 和铁载体产生的能力。Eke
等[14]的研究证实大戟科植物根、茎、叶中分离出

的解淀粉芽孢杆菌(Bacillus amyloliquefaciens)
具有显著的生物防治能力。这些研究表明，植

物与内生菌之间的共生对植物的生长和健康具

有重要意义。 
现代分子技术，特别是高通量测序技术，

已经在不同植物的微生物群落组成和结构的研

究中发挥了重要作用[15-16]。相较于传统的培养

方法，高通量测序技术可深入了解植物内生细

菌群落的组成和多样性，具有快速、准确的优

势。本研究采用 16S rRNA 基因扩增子测序的方

法，对北京市平谷区刘家店镇国桃基地内 7 种不

同品种桃树根部内生细菌进行了微生物组测

序，并进行群落组成、多样性分析、线性判别

分析效应大小(linear discriminant analysis effect 
size, LEfSe)分析和功能预测，探讨不同品种桃

树根部微生物群落的结构和功能；增强桃树根

部微生物与树体生长的关系认识。本研究可为

后续桃树根部微生物群落功能的研究提供理论

支持，促进内生菌资源的开发利用。 

1  材料与方法 
1.1  采样地点 

本研究样品采集地点在北京市平谷区刘家

店镇国桃基地，经纬度为 40°14′520″N 和

117°01′309″E，属于温带大陆性季风气候，年平

均气温为 11.7 ℃，平均风速 1.56 m/s，平均相

对湿度 59%，年均降水量 626 mm，年降水日数

70 d 左右。 

1.2  样品采集及表面处理 
于 2023 年 7 月至 9 月，在果园中选择 7 个

不同品种的桃树进行根系采样(表 1)；不同品种

桃树所对应土壤理化性质来源于实验室已有数

据(表 2)。这些土壤理化性质的测定方法遵循相

关标准进行，酸碱度的测定采用 HJ 962—2018
标准，有机质含量的测定采用NY/T 1121.6—2006
标准(https://www.nssi.org.cn/cssn/js/pdfjs/web/ 
preview.jsp?a100=NY/T%201121.1-2006)，有效

磷的测定采用 LY/T 1232—2015 标准(https://www. 
nssi.org.cn/cssn/js/pdfjs/web/preview.jsp?a100=LY/
T%201232-2015)，速效钾的测定则采用 LY/T 
1234—2015 标准(https://www.nssi.org.cn/cssn/  
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表 1  不同组别样本基本信息 
Table 1  Basic information of samples from different groups 
样品 
Sample 

样品名称 
Sample name 

果肉颜色 
Flesh color 

果皮颜色 
Peel color 

桃类型 
Peach type 

p1bR 绿化久 LVHUAJIU 白色 White 粉红 Pink 红毛桃 Red Fuzz Peach 
p2bR 90342 白色 White 粉红 Pink 红毛桃 Red Fuzz Peach 
p3bR 白如玉 BAIRUYU 白色 White 白 White 白毛桃 White Fuzz Peach 
p4bR 黄瑞光 HUANGRUIGUANG 黄色 Yellow 红 Red 黄油桃 Yellow Nectarine 
p5bR 中油 4 ZHONGYOU4 黄色 Yellow 红 Red 黄油桃 Yellow Nectarine 
p6bR 黄金蜜 HUANGJINMI 黄色 Yellow 黄色(未摘袋) Yellow (unopened bag) 黄毛桃 Yellow Fuzz Peach 
p7bR 晚 9 号 WAN9HAO 白色 White 粉红 Pink 红毛桃 Red Fuzz Peach 
 
表 2  不同组别土壤理化性质 
Table 2  Soil physical and chemical properties of different groups 
样品 Sample pH OM (g/kg) AP (mg/kg) AK (g/kg) AN (mg/kg) 
p1bR 6.780±0.085b 21.109±1.304ab 83.304±12.719b 0.270±0.018b 131.725±6.733ab 
p2bR 6.855±0.106ab 17.903±1.812bc 68.190±10.120bc 0.260±0.022b 139.809±7.645a 
p3bR 6.923±0.123ab 21.789±2.467a 79.704±9.747b 0.282±0.017ab 129.945±22.069ab 
p4bR 6.940±0.175ab 21.134±2.734ab 62.420±8.900c 0.288±0.038ab 116.975±16.713b 
p5bR 6.928±0.113ab 20.572±3.249ab 84.797±6.665b 0.315±0.022a 143.800±19.414a 
P6bR 6.953±0.079a 22.970±3.382a 121.417±23.195a 0.317±0.040a 141.618±4.206a 
P7bR 6.980±0.114a 18.812±5.930ab 84.223±14.763b 0.247±0.039b 111.593±14.470b 
pH、OM、AP、AK、AN 分别表示酸碱度、土壤有机质、有效磷、速效钾、碱解氮. 小写字母标注显著性差异. 相同字

母表示组间差异不显著(P>0.05)，不同字母表示组间差异显著(P<0.05) 
pH, OM, AP, AK, and AN represent acidity/alkalinity, soil organic matter, available phosphorus, available potassium, and 
alkali-hydrolyzable nitrogen, respectively. Lowercase letters indicate significant differences. The same letter means no significant 
difference between groups (P>0.05), while different letters indicate significant differences between groups (P<0.05). 
 
js/pdfjs/web/preview.jsp?a100=LY/T%201234-2015)，
碱解氮的测定采用 LY/T 1228—2015 标准

(https://www.nssi.org.cn/cssn/js/pdfjs/web/preview.
jsp?a100=LY/T%201228-2015)。每个品种选取 4 棵

桃树作为重复样品。在每棵桃树距离主干 30 cm
以内、地下约 20 cm 处，挖掘根系样品。从根系

中选取直径在 2–3 mm 的根部作为试验材料，在

4 ℃环境下保存，于 6 h 内进行表面处理。首先，

将样品用自来水清洗，并用滤纸吸干表面水分

后进行表面消毒。消毒过程包括先置于含有 75%
乙醇和 2%次氯酸钠的溶液中洗涤 2 min，接着再

次用 2%次氯酸钠处理 3 min，然后在 75%乙醇中

处理 1 min，最后用无菌蒸馏水漂洗 1 min。这一

过程重复 2 次后放在超净台上干燥 30 min，使用

无菌剪刀分别将各组织样本剪碎成小块，置于无

菌 50 mL 管中标记保存。将最后一次冲洗的无

菌水接种于LB培养皿中，以进行无菌感染监测。 

1.3  培养基和主要试剂、仪器 
LB 培养基(g/L)：酵母浸粉 5.0，胰蛋白胨

10.0，氯化钠 5.0，琼脂 20.0。 
MGIEasy 通用 DNA 文库制备试剂盒(96 

RXN)，深圳华大智造科技股份有限公司。 
Qubit 荧光定量仪，Thermo Fisher Scientific

公司；电子天平，梅特勒-托利多仪器(上海)有
限公司；超微量分光光度计，杭州奥盛仪器有

限公司；金属浴，北京卡尤迪生物科技股份有限

公司；电泳仪和 PCR 仪，Bio-Rad 公司；冷冻台

式微型离心机，艾本德(上海)国际贸易有限公司。 
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1.4  DNA 提取、扩增和测序 
采用 CTAB 法提取采集的桃树根部样本的

基因组 DNA，存于–80 ℃冰箱中。通过 1%琼

脂糖凝胶电泳检测 DNA 提取质量，并利用荧光

定量仪测定其浓度。将适量基因组 DNA 稀释至

1 ng/μL，以稀释后的基因组 DNA 为模板，采用

带 barcode 的特异性引物 F (5′-ACGGHCCARA 
CTCCTACGGAA-3′)和 R (5′-CTACCMGGGTAT 
CTAATCCKG-3′)对 V3+V4 区进行 PCR 扩增。

PCR 反应体系(20 μL)：KAPA HiFi HotStart Ready 
Mix 10 μL，正、反向引物(10 μmol/L)各 0.8 μL，

样品(10 ng/μL) 1 μL，ddH2O 补足 25 μL。PCR
反应条件：95 ℃ 3 min；98 ℃ 20 s，56 ℃ 15 s，72 ℃ 
20 s，30 个循环；72 ℃ 5 min。PCR 扩增后用

1%琼脂糖凝胶电泳检测扩增条带，并进行回收。

回收的 PCR 产物使用 MGIEasy 通用 DNA 文库

制备试剂盒制备测序文库。随后，采用华大智造

BGI2000RS 测序平台进行 PE300 双端测序。 

1.5  高通量测序数据处理 
根据设计的 barcode 序列拆分原始测序数

据，并通过 FastQC 软件评估数据质量。随后，

运用 Trim Galore 软件自动检测并去除测序接

头，同时基于 Phred 质量分数(Q)阈值 30，去除

每条 read 末端的低质量序列，保留序列长度大

于 150 bp 的双端序列。经过宿主序列的去除后，

利用 QIIME 2 软件进行统计分析，采用 DADA2
模块对有效数据序列进行降噪、去除引物及合并

双端数据，并过滤掉丰度小于 10 的序列，得到扩

增子序列变异(amplicon sequence variants, ASV)特
征表。随后，利用 classify-sklearn 模块将 ASV
与 Sliva138.1 参考数据库比对，删除叶绿体和

线粒体序列，得到过滤后的 ASV 特征表及物种

注释表。最后，对各样本数据进行均一化处理，

以备后续分析使用。原始测序数据已上传至

NCBI，编号为 PRJNA1101462。 

1.6  统计分析 
R 语言(v4.1.1) “vegan”包用于计算 Shannon、

Simpson、Chao1 和 ACE 指数等 α 多样性指数；

通过计算样本间的 Bray-Curtis 距离进行主坐标

分析(principal coordinates analysis, PCoA)和 β 多

样性分析，通过 Anosim 分析来评估样本分组间

的显著性差异。“microeco”包用于线性判别分析

(linear discriminant analysis, LDA)和效应大小分

析，LDA 评分的过滤值设为 4。Past 4.0.9 软件

用于 Shannon 稀疏曲线生成。利用 PICRUSt2
对特征序列进行物种注释，并基于 KEGG 数据

库对样本中的潜在功能和功能基因进行预测。使

用 Origin 2024 的 Fisher LSD 检验(P<0.05)比较

显著性。 

2  结果与分析 
2.1  高通量测序数据处理 

原始测序数据为两端各得到 1 372 765 条

序列，随后用 QIIME 2 软件的 DADA2 模块对

有效数据序列进行降噪、去引物、合并双端数

据、除去嵌合体，最终得到 405 855 条序列。过

滤掉丰度小于 10 的序列，在 100%序列相似度水

平下进行聚类得到代表性序列。共得到 269 个

ASVs，并可以分为 11 个门 16 个纲 51 个目 75 个

科 90 个属。 
在序列数据分析中，稀释曲线显示了在不

同的测序水平下样本中检测到的微生物物种数

量或丰度。从图 1 可以看出，随着测序深度的

增加，稀释曲线最终趋于平缓，这表明在更高

的测序深度下，反映的 Shannon 指数未显著增

加。这种趋势表明样本中的微生物多样性已经

被充分捕获。 

2.2  不同品种内生细菌群落组成及差异 
在门水平上，放线菌门(Actinobacteriota)丰

度最高，相对丰度为 57.43%–79.27%。其次是变 
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图 1  桃树根部内生细菌 Shannon 稀释曲线图 
Figure 1  Shannon dilution curve of endophytic 
bacteria in peach tree roots. 
 
形菌门(Proteobacteria)和厚壁菌门(Firmicutes)，
相对丰度分别为 2.18%–33.14%和 1.59%–31.53%。

拟杆菌门(Bacteroidota)相对丰度为 0.58%–2.31%。

黏 芽 孢 菌 门 (Myxococcota) 、 帕 特 斯 菌 门

(Patescibacteria)、疣微菌门(Verrucomicrobiota)、
酸杆菌门(Acidobacteriota)、依赖菌门(Dependentiae)
和装甲杆菌门(Armatimonadota)的平均相对丰

度小于 1% (图 2A)。 

在 7 个桃品种中，放线菌门是主要的优势

菌门，而厚壁菌门和变形菌门在不同品种中显

示出不同的优势程度。p1bR、p2bR、p3bR 中

厚壁菌门的相对丰度为 10.35%–31.53%，高于

变形菌门的相对丰度 (3.96%–8.32%)；但是在

p4bR、p5bR、p6bR 和 p7bR 中厚壁菌门的相对

丰度为 1.23%–10.32%，反而低于变形菌门的相

对丰度(15.16%–33.14%)。 
在属水平上，p1bR、p2bR、p3bR 中双歧

杆菌属(Bifidobacterium)占主导地位，相对丰度

为 47.64%–64.76%；p4bR、p5bR、p6bR 中链霉

菌属 (Streptomyces)占主导地位，相对丰度为

34.30%–48.74%；与其他品种不同的是 p7bR 中

占主导地位的是诺卡菌属(Nocardia)，相对丰度

为 26.18% (图 2B)。不同品种间存在这种微生物

群落结构的差异，可能反映了它们在营养吸收、

病害防御及环境适应性方面的不同需求和适应

策略。 
 

 
 
图 2  桃树根部内生细菌群落在门(A)和属(B)水平上的分布   属水平中相对丰度小于 1%被归为 others 
Figure 2  Distribution of endophytic bacterial communities in peach tree roots at the phylum (A) and genus 
(B) levels. Relative abundances less than 1% at the genus level are classified as others. 
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2.3  不同品种内生菌群落多样性分析 
在 7 个桃树根部样品中，受桃品种类型的

影响，内生细菌 Shannon、Simpson、Richness
和 Chao1 指数有一定差异。Shannon 指数中，

p4bR、p5bR 和 p7bR 高于其他品种；p1bR、p2bR
和 p6bR 的 Simpson 指数高于其他品种；Richness
指数和 Chao1 指数中，p4bR 和 p5bR 高于其他

品种(表 3)。p4bR、p5bR 和 p7bR 这 3 个品种具

有较高的 Shannon 指数，表明这些品种内生菌

群落更具生物多样性，能够提供更稳定、更广

泛的生态功能，从而促进宿主桃树的健康生长，

提高对环境变化和病害的抵抗力。 
PCoA 分析结果显示，桃树不同样品间存在

明显的群落结构差异。如图 3 所示，PCo1 和

PCo2 解释了 54.56%和 19.09%的总方差，可以

发现不同样品根据其品种分别聚类，红毛桃

p1bR、p2bR 和黄肉桃的 p4bR 和 p5bR、p6bR
分别聚集在一起，白毛桃 p3bR 和晚熟红毛桃

p7bR 则远离其他样品组，组间呈现出明显的分

离现象。这表明试验样品在微生物组成上的差 
 
表 3  桃树根部内生细菌的 α 多样性分析 
Table 3  Alpha diversity analysis of endophytic bacteria in peach tree roots 
Sample Shannon index Simpson index Richness index Chao1 index 
p1bR 2.310±0.522cd 0.199±0.124ab 31.500±10.630e 31.625±10.719e 
p2bR 2.087±0.473d 0.236±0.094a 39.500±12.450de 39.583±12.312de 
p3bR 2.665±0.519bc 0.135±0.053bc 52.000±20.298cd 52.000±20.298cd 
p4bR 3.128±0.400ab 0.102±0.061bc 79.250±11.587ab 79.250±11.587ab 
p5bR 3.282±0.197a 0.109±0.034bc 89.000±5.944a 89.000±5.944a 
p6bR 2.448±0.103cd 0.236±0.019a 62.250±6.551bc 62.250±6.551bc 
p7bR 3.421±0.166a 0.059±0.016c 65.750±9.430bc 65.750±9.430bc 
不同小写字母表示组间差异显著(P<0.05) 
Different lowercase letters indicate significant differences between groups (P<0.05). 

 

 
 
图 3  桃树根部内生细菌的 β 多样性分析   A：基于 Bray-Curtis 距离算法下桃树根部内生细菌的 PCoA
分析. B：基于 Anosim 分析评估样本分组间的显著性差异 
Figure 3  Beta diversity analysis of endophytic bacteria in peach tree roots. A: PCoA analysis of endophytic 
bacteria on peach tree roots based on Bray-Curtis distance algorithm. B: Evaluate the significant differences 
between sample groups based on Anosim analysis. 
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异性与桃的品种特性相关联。进一步的 Anosim
分析验证了这种差异的显著性，说明了 PCoA
分析结果的可信度。 

2.4  不同品种根内生菌生物标志物的鉴定 
使用 LEfSe 来识别不同品种的桃树根部内

生菌的差异性菌群。图 4 展示了在不同样品中

LDA 分数大于 4 的前 30 个菌种。在树状进化分

支图中(图 4A)，从内向外辐射的圆圈表示从门

到属的分类水平，其中 p1bR 有 1 个菌属，p2bR
有 9 个菌属，p4bR 有 4 个菌属，p6bR 有 3 个菌

属，p7bR 涉及到的有差异菌属最多，达到 13 个

菌属(图 4B)。 
p1bR 中有差异的菌属为 c__Clostridia；

p2bR 中 有 差 异 的 菌 属 为 p__Firmicutes 、

o__Bifidobacteriales、o__Lachnospirales 等，其

中 o__Bifidobacteriales 的 LDA 分值最高，达到

了 5.512 ； p4bR 中 有 差 异 的 菌 属 主 要 为

c__Alphaproteobacteria；p6bR 中有差异的菌属

主要为 o__Streptomycetales；p7bR 中有差异的菌

属主要为 p__Proteobacteria、c__Thermoleophilia

和 o__Corynebacteriales。 

2.5  基于 PICRUSt2 的功能预测 
通过 PICRUSt2 功能预测后，在二级功能

分类中选取平均相对丰度大于 1%的功能进行分

析；涉及代谢、遗传信息处理和环境信息处理

3 个一级功能分类。其中，代谢为最主要功能，

平均丰度为 73.82%；其次为遗传信息相关，平

均丰度为 10.73%；最后是环境信息相关，平均

丰度为 9.83%。 
进一步对预测基因二级功能分类开展分

析，共涉及碳水化合物代谢、氨基酸代谢、能量

代谢、外源化合物的生物降解和代谢等 16 个二

级功能分类。其中，碳水化合物代谢的平均丰

度最高，为 18.62%；其次为氨基酸代谢，平均

丰度为 15.51%；能量代谢、外源化合物的生物

降解和代谢、辅因子和维生素代谢、核苷酸代

谢和膜转运的平均丰度在 5.56%–7.84%之间；

折叠、分类和降解、复制和修复、翻译、糖苷

的生物合成和代谢、其他次生代谢产物的生物

合成、萜类化合物和多酮类化合物的代谢、其

他氨基酸的代谢、脂质代谢和信号转导的平均

丰度小于 5% (图 5)。 
p1bR 和 p2bR 的红毛桃品种在一级功能代

谢、遗传信息处理和环境信息处理等多个方面

的代谢功能与其他品种表现出显著差异，特别

是在氨基酸代谢、外源化合物的生物降解和代

谢、脂质代谢、其他氨基酸的代谢，以及萜类

化合物和多酮类化合物的代谢等方面。p7bR 晚

熟红毛桃在能量代谢、碳水化合物代谢及信号

传导中也显示出特异性代谢特征(图 6)，这些代

谢途径的差异可能会对植物的生长发育、代谢

活动及抗逆性产生显著影响。 
对碳水化合物代谢、氨基酸代谢、能量代

谢及脂质代谢的二级功能预测分类下的基因展

开了三级功能的差异比较，主要针对预测基因

三级功能分类中相对丰度大于 1%的功能进行

了分析；结果显示，p3bR、p4bR、p5bR 和 p6bR
的丰度水平几乎相同或相似，主要的差异在于

p1bR、p2bR 和 p7bR 这 3 个品种之间(图 7)。 

3  讨论 
内生菌对植物的作用包括促进养分吸收、抑

制病原微生物、合成植物生长素和提高抗逆性

等[17-19]，内生菌包括细菌和真菌，与植物建立

了共生关系，会促进生长和抗逆性的增强、营养

吸收的改善及对环境胁迫的更强适应性[6,8-9]。植

物内生菌群落的多样性受植物种类和品种、土

壤酸碱度、水分、温度和养分等因素影响；植

物的生长阶段和季节变化也会导致内生菌群落

的动态变化。因此，本研究采用高通量测序技术 



 
崔博飞 等 | 不同品种桃树根部内生细菌群落结构、多样性及功能分析 5149 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 
 
图 4  不同桃树根部内生细菌 LEfSe 分析的树状分支图(A)和 LDA 值分布直方图(B)   图中显示了 LDA
评分大于 4 的前 30 物种，即在不同组中存在显著差异的物种. 在树状分支图中，由内向外辐射的圆圈

代表了从门到种的分类学水平. 不同分类学水平上的每个小圆代表该水平上的一个分类学单元，小圆

的直径与物种的相对丰度成正比. 直方图的长度表示具有显著差异的物种影响的大小 
Figure 4  Cladogram (A) and LDA score distribution histogram (B) of LEfSe analysis for endophytic 
bacteria in different peach tree roots. The figure shows the top 30 species with LDA scores greater than 4, 
indicating species with significant differences among different groups. In the cladogram, the radiating circles 
from the center represent taxonomic levels from phylum to species. Each small circle at different taxonomic 
levels represents a taxonomic unit at that level, and the diameter of the small circle is proportional to the 
relative abundance of the species. The length of the bars in the histogram indicates the magnitude of the 
impact of species with significant differences. 
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图 5  桃树根部内生细菌 PICRUSt2 功能预测 level 2 分类复合柱形图 
Figure 5  Functional prediction of PICRUSt2 endophytic bacteria in peach tree roots using level 2 
classification composite bar chart. 
 
分析不同品种桃树根部内生细菌群落的组成和

多样性，并做了差异性比较分析。 
不同品种的桃树对根内生细菌群落的影响

存在显著差异。本研究中，‘黄瑞光’ ‘中油 4’和
‘晚 9 号’桃品种展现出更高的 Shannon 指数，表

明这些品种的内生细菌多样性更丰富，有助于

维持内生菌群落的稳定性和健康状态，并提高

植物对环境变化的适应能力。另一方面，‘绿化

久’ ‘90342’和‘黄金蜜’品种的 Simpson 指数较

高，意味着群落中个体数分布不均匀，少数几

个物种占据了主导地位，而其他物种的个体数

相对较少。内生菌和寄主植物建立了一种互利

共生的关系，并在之中存在着一个平衡点使得

双方都正常生长。一旦这种平衡被打破，这种

共生的关系就会被破坏，内生菌将会从植物中

获得大量营养物质，并从互利共生转变为寄生

关系，甚至会导致疾病的发生[20-22]。因此，对

于不同品种桃树根内生细菌群落的不同可能是

经过长期演化形成的，也可能与土壤环境以及

内生细菌与宿主互作关系的不同有关[23-25]。 
在门水平上，放线菌门、变形菌门和厚壁菌

门为优势菌门，这与已有的研究结果相似[26-28]。

在红毛桃和白毛桃中变形菌门的丰度小于厚壁

菌门，但是在其他 4 个品种中表现出相反的现

象，这可能是由于不同品种桃基于其遗传背

景、招募和维持特定内生细菌群落的能力也存

在着差异[15]。在 López 等[29]从苜蓿中分离内生

菌的研究中发现，放线菌门中的节杆菌属

(Arthrobacter)和微杆菌属 (Microbacterium)表现

为植物生长素产生活性，并且厚壁菌门中的

Bacillus 表现出了蛋白酶、纤维素酶、果胶酶活

性和抑制真菌的活性。在 Saikia 等[30]研究中发现

兰花植物内部的内生放线菌具有促进植物生长

的特性。Ghorbani 等[31]在对核桃内生菌进行研

究时发现，变形菌门中的短小芽孢杆菌(Bacillus 
pumilus)能促进杨树扦插的生根和新梢形成。在

桃树根部微生物群落中的优势菌属很可能在桃

生长过程中起到了重要作用。 
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图 6  桃树根部内生细菌 level 2 差异基因分析图   A–P 展示了相对丰度大于 1%的二级功能分类. A：碳

水化合物代谢；B：氨基酸代谢；C：能量代谢；D：外源化合物的生物降解和代谢；E：辅因子和维生

素代谢；F：核苷酸代谢；G：脂质代谢；H：其他氨基酸的代谢；I：萜类化合物和多酮类化合物的代

谢；J：其他次生代谢产物的生物合成；K：糖苷的生物合成和代谢；L：翻译；M：复制和修复；N：折

叠、分类和降解；O：膜转运；P：信号转导. 小写字母标注显著性差异，相同字母表示组间差异不显

著(P>0.05)，不同字母表示组间差异显著(P<0.05) 
Figure 6  Analysis of level 2 differential genes of endophytic bacteria in peach tree roots. A–P shows the 
secondary functional classifications with relative abundances greater than 1%. A: Carbohydrate metabolism; 
B: Amino acid metabolism; C: Energy metabolism; D: Biodegradation and metabolism of xenobiotics; E: 
Metabolism of cofactors and vitamins; F: Nucleotide metabolism; G: Lipid metabolism; H: Metabolism of 
other amino acids; I: Metabolism of terpenoids and polyketides; J: Biosynthesis of other secondary 
metabolites; K: Glycan biosynthesis and metabolism; L: Translation; M: Replication and repair; N: Folding, 
sorting, and degradation; O: Membrane transport; P: Signal transduction. Lowercase letters indicate 
significant differences. The same letter means no significant difference between groups (P>0.05), while 
different letters indicate significant differences between groups (P<0.05). 
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图 7  桃树根部内生细菌 level 3 差异基因分析图   A–P 展示了 5 个二级功能分类及其对应的三级功能

分类；其中箱型图表示二级功能分类，柱状图表示三级功能分类. A：碳水化合物代谢；B：糖酵解/糖异生；

C：氨基糖和核苷酸糖代谢；D：淀粉和蔗糖代谢；E：磷酸戊糖途径；F：半乳糖代谢；G：氨基酸代谢；

H：缬氨酸、亮氨酸和异亮氨酸的降解；I：色氨酸代谢；J：能量代谢；K：氧化磷酸化；L：原核生物的

碳固定途径；M：外源化合物的生物降解和代谢；N：苯甲酸降解；O：脂质代谢；P：脂肪酸降解. 不同

小写字母表示组间差异显著(P<0.05) 
Figure 7  Analysis of level 3 differential genes of endophytic bacteria in peach tree roots. A–P illustrates 
five secondary functional classifications and their corresponding tertiary functional classifications; The box 
plots represent the secondary functional classifications, while the bar charts represent the tertiary functional 
classifications. A: Carbohydrate metabolism; B: Glycolysis/Gluconeogenesis; C: Amino sugar and nucleotide 
sugar metabolism; D: Starch and sucrose metabolism; E: Pentose phosphate pathway; F: Galactose 
metabolism; G: Amino acid metabolism; H: Degradation of valine, leucine, and isoleucine; I: Tryptophan 
metabolism; J: Energy metabolism; K: Oxidative phosphorylation; L: Carbon fixation pathways in 
prokaryotes; M: Biodegradation and metabolism of xenobiotics; N: Benzoate degradation; O: Lipid 
metabolism; P: Fatty acid degradation. Different lowercase letters indicate significant differences between 
groups (P<0.05). 
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在属水平上，不同品种间内生细菌群落的

主导菌属存在显著差异，在 7 个不同桃树品种

的根部内生菌中，双歧杆菌属、链霉菌属和诺

卡菌属都占据主导地位。通常，双歧杆菌属主

要在动物肠道微生物群中发现，特别是在人类

和其他哺乳动物的肠道中[32]，但是也有研究发现

双歧杆菌属也可以作为植物内生菌存在[33-34]；链

霉菌属在内生菌中成为优势菌属，原因是它能

促进宿主植物的健康生长[35-36]，链霉菌也可以

形成耐受不利环境条件的孢子，适应在广泛

酸碱度下的环境内生长，具有较强的逆境适应

性[37]；在 Villafañe 等[38]的研究中，从大豆根系

中分离出了一种名为 Streptomyces N2A 的链

霉菌；该细菌属于一种能够显著促进植物生长

和提高植物抗病能力的菌属，在不影响作物脂

肪和蛋白质含量的情况下提高了植物的检疫

质量。诺卡菌属在多数研究中都作为病原菌被

研究[39-40]，但是在 Khilyas 等[41]研究中发现茫崖

诺卡氏菌(Nocardia mangyaensis) NH1 表现出

铁载体的分泌和吲哚乙酸的合成能力，并且铁

载体代谢产物体现出抗真菌活性，可保护作物

免受植物病原体的侵害。铁载体(siderophore)
是一类由各种细菌、真菌、酵母和一些植物产

生的次生代谢产物，是响应铁稀缺条件的产物，

可以作为高亲和力的螯合剂，可以溶解三价铁

离子并将其转运到细胞内，帮助植物利用铁参

与许多生理和生化途径[42]；并且还可以体现出

抗真菌活性，可保护作物免受植物病原体的侵

害[41]，土壤微生物产生的铁载体为植物提供铁

元素来促进植物的生长[43]，提供对外界胁迫的

耐受性[44]。 
链霉菌属作为最高丰度的优势菌存在于

‘黄瑞光’ ‘中油 4’和‘黄金蜜’ 3 个黄肉桃品种中。

然而，在‘黄金蜜’样品的土壤中，有效磷的含量

显著高于‘黄瑞光’和‘中油 4’。已有研究表明，

链霉菌属能与不同形态的磷具有协同效应，可

能通过其磷溶解和矿化能力提高植物对磷的吸

收效率[45]。这一机制可能解释了在土壤有效磷

含量增加的条件下，‘黄金蜜’中链霉菌属的相对

丰度高于另外 2 个黄肉桃品种的现象。 
通过 PICRUSt2 功能预测分析了不同桃树

品种内生微生物群落的功能特征。结果显示，

代谢、遗传信息处理和环境信息处理功能是最

主要一级功能分类，这些功能承担了生命体绝

大多数的基础生物学功能和生理活动[46]。氨基

酸在植物生理过程中担任多重角色，包括作为

蛋白质组成成分、渗透调节剂、调节离子传输、

重金属解毒，影响酶的合成和活性，并可作为

许多植物次生代谢产物的前体[47-49]。碳水化合

物代谢可为植物提供生长和发育所需的能量和

代谢产物，并产生用于合成其他物质的中间产

物[50-51]。本研究二级代谢分类中碳水化合物代

谢和氨基酸代谢丰度最高，体现了这 2 个代谢

的重要功能。 
在‘绿化久’和‘90342’这 2 个红毛桃品种根内

生菌中，脂肪酸降解与缬氨酸、亮氨酸和异亮

氨酸降解显著低于其他品种，脂肪酸衍生的植

物激素茉莉酸(jasmonic acid, JA)及其前体 12-氧
化植烷二酸 (12-oxo-phytodienoic acid, OPDA)
在植物对抗病原体的过程中发挥重要的作用。

这些激素通过调节植物的防御反应，帮助植物

应对各种生物和非生物胁迫[52]；并且调控茉莉

酸 3 与 L-异亮氨酸结合形成活性激素，从而解

除对茉莉素响应基因的抑制，使植物产生局部

和系统性的防御反应，如释放挥发性有机化合

物来吸引食草动物的捕食者，从而实现植物的

防御反应[53]。‘绿化久’和‘90342’桃品种的根部

内生菌在代谢途径上与其他品种的差异，可能会

影响其防御激素的生成和功能，从而导致在抵

御病原体和环境胁迫方面表现出不同的能力。 
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4  结论 
本研究丰富了桃树根部微生物多样性研究

内容，发现了内生细菌在桃树健康生长发育中

的潜在作用，为后续桃内生菌资源的挖掘和利

用提供了重要的参考，生产实践中有望通过优

化桃树的微生物环境来提高树体的生产力。 
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