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摘要：【目的】黑果枸杞是我国荒漠区特有的药用盐生植物，本研究分析了黑果枸杞不同组织中内生细

菌群落多样性特征及分布规律。【方法】应用 Illumina MiSeq 高通量测序技术对黑果枸杞内生细菌的 16S 
rRNA V5-V7 区域序列进行测定，并分析群落组成、多样性及功能等生物学信息。【结果】黑果枸杞不

同组织内生细菌群落多样性及功能均有较大的差异。花、叶、果、茎和根产生的 OTUs 分别是 182、173、

119、187 和 254，群落多样性表现为根>花>果、茎>叶。从门水平上看，变形菌门是优势菌门，在不同

组织中均有分布，花、叶、果、茎和根中的相对丰度分别为 87.66%、41.51%、81.76%、97.67%和 61.85%。

在属水平上显示内生细菌的分布表现出器官差异性。花部能够准确分类的优势菌属为沙雷氏菌属和不动

杆菌属，相对丰度分别为 11.57%和 8.55%。叶部为红球菌属和慢生根瘤菌属，相对丰度分别为 29.68%
和 5.53%。果实中为泛菌属、红球菌属和沙雷氏菌属，相对丰度分别为 23.12%、5.52%和 4.29%。茎部

为沙雷氏菌属和假单胞菌属，相对丰度分别为 12.03%和 17.71%。根部为盐单胞菌属、Fodinicurvata 和

Lipingzhangella，相对丰度分别为 24.18%、5.16%和 4.86%。在不同组织中分布较广的盐单胞菌、沙雷

氏菌、不动杆菌、红球菌、泛菌等菌属均具有较高耐盐性和促生、生防、降解有机污染物及抗氧化等功

能。PICRUSt 功能预测分析显示，黑果枸杞组织中内生细菌功能中涉及丰富的多糖、萜类和酮类、酶及

维他命等次生代谢产物的生物合成。【结论】黑果枸杞内生细菌具有丰富的群落和功能多样性，拥有多

种益生功能性状，也含有多个与人和植物体代谢相关的功能信息。不同组织优势菌属和功能信息各有不

同，其中根部的内生细菌物种最丰富，花部和茎部参与各种代谢调控的细菌丰度最高。此外，不同组织

中还含有大量未知种属的微生物类群，这些都为内生细菌功能利用和挖掘新的有益微生物资源提供广阔

的发展空间。 
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植物体内蕴含着丰富的微生物多样性。植物

内生细菌是植物组织内正常存在的微生态群落，

它们共生在植物体内，经过长时间协同进化，与

寄主植物之间建立了和谐共处的平衡关系[1]。 

环境条件和宿主基因型决定内生细菌的遗传

多样性[2]。研究表明内生细菌与宿主的共生关系，

一方面内生细菌通过分泌代谢产物，提高宿主植

物对生态环境的适应性，促进植物生长，另一方

面植物提供给内生菌生存必需的生态环境、营养

成分和能量物质等[3]。内生细菌通过产生信息传导

通路或参与其生物合成代谢，和宿主植物产生相

同或相似的次生代谢产物，包括生物碱类、萜类、

甾体、有机酸、肽类、酮类和醌类等活性产物[4–5]。

内生细菌还具有溶磷、解钾、固氮等作用以及产

生铁载体、抗菌活性物质和植物生长激素来促进

宿主植物生长、营养物质积累和提高抗逆性(抗病

虫害、高温、盐碱或干旱等)[6–7]。此外由于外界环

境的改变以及非寄主生物入侵内生细菌会产生一

些非专一性的有毒物质或溶解酶，对宿主植物细

胞组成、植物的生理功能以及对其敏感的非宿主

生物造成毒害损伤或抑制作用[8]。目前内生细菌已

成为生物防治中有潜力的微生物肥料、农药或作

为潜在的生防载体菌而加以利用。除此之外，部

分内生菌具有抗重金属、耐高盐的特性，这有利

于重污染地区生物治理，盐生植物改良盐碱地，

保护环境等[9–10]。 

目前越来越多研究关注由盐生植物内生菌通

过渗透胁迫和离子胁迫的调控来缓解高盐对植物

的胁迫，提高植物的耐盐性[11]。同时由于内生细

菌具有与宿主相同或相似的功能，如改善渗透压、

抗氧化、激素信号传导和产生次级代谢产物等，

来提高盐生植物养分的吸收效率、促进生长[12–13]。 

黑果枸杞(Lycium ruthenicum Murr.)为茄科、枸杞

属多年生灌木，是一种分布于我国西北干旱区的

耐盐植物。因其富含多酚、黄酮、甜菜碱、糖蛋

白等各种保健功能成分而受到广泛青睐，尤其是

花青素的研究最多[14]。目前对黑果枸杞微生物的

研究主要集中在根际土壤微生物、可培养内生菌

多样性及抗逆和促生功能等方面[15–17]。由于大部

分的内生菌是不可培养或难以培养的，因此通过

培养法获得的实验结果不能全面地反映植物内生

细菌的群落组成。随着高通量测序技术的引入，

植物内生微生物群落多样性探索大大加快。采用

免培养技术直接从 DNA 层面解析内生微生物群

落中的种群组成，这为深入了解植物内生微生物

群落多样性提供了更广阔、更准确的信息数据[18]。

本试验以黑果枸杞根、茎、叶、花和果等不同组

织为研究对象，采用高通量测序技术，分析南疆

黑果枸杞不同组织内生细菌物种组成、群落结构

及多样性的变化规律，旨在更加全面、准确地反

映黑果枸杞内生细菌在不同组织中的分布和差

异，丰富和完善黑果枸杞内生细菌种质资源，为

进一步探讨内生细菌的抗逆及促生长等生态功能

提供理论依据。 

1  材料和方法 

1.1  采集地概况 

野生黑果枸杞样品于 2018 年 8 月采自新疆喀

什地区疏勒县，地理位置坐标为 76°29′27′′E，

39°16′05′′N，海拔 1200 m。该地区位于新疆西南

部，地处塔里木盆地西缘喀什噶尔绿洲中部，属

暖温带大陆性干旱型气候，年平均气温 11.7 °C，

极端最高气温 40.1 °C，年平均降水量 65 mm，年

平均蒸发量 2604.9 mm，蒸降比为 40 倍。平均年
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内大风 12–44 d，干热风 14 次。在干旱高温多干

热风的气候条件下土壤水分运动上升占绝对优

势，导致土体上部盐分的累积，形成大面积的盐

化土和盐土[19]。 

1.2  样品采集 

采用不同分布多位点采集 5 株生长良好的黑

果枸杞植株，取样时将整个植株小心挖出，不要

伤害根系，立即放入无菌样品袋中，4 °C 环境下

保存，于 48 h 内进行表面消毒处理。黑果枸杞花、

叶、果、茎和根不同组织样品分别命名为 H、Y、

G、J 和 R。 

1.3  表面消毒     

表面消毒具体参考刘晓静等的方法[20]。将黑

果枸杞花、叶、果、茎和根不同组织分别称取相

同重量后，自来水流水冲洗 10 min，无菌纸吸干

水分，75%无水乙醇处理 4 min，经无菌水洗涤后，

用 3% H2O2 浸泡 3 min，再用无菌水冲洗 3–4 次，

最后一遍无菌水洗涤液经涂板检测无菌后，无菌

条件下进行内生细菌 DNA 的提取。 

1.4  基因组 DNA 的提取及扩增测序 

采用 ZR-96 Bacterial DNA Kit 提取总 DNA，

用 0.8%琼脂糖凝胶电泳检测所提取 DNA 的纯度

和浓度后送北京诺禾致源生物信息科技有限公司

进行高通量测序。通过 Illumina MiSeq 平台，利用

16S rDNA 通用引物，对 16S rRNA 基因的 V5–V7

可变区扩增，进行细菌的高通量测序。由于 16S 

rRNA V3–V4 区域序列进行内生细菌高通量测序

时存在一定比例宿主叶绿体和线粒体序列的污

染，因此本研究采用 V5–V7 区序列，以剔除宿主

叶绿体和线粒体序列的干扰，使细菌多样性分析

更为准确、可靠[21]。16S rRNA 基因通用引物为

799F (AACMGGATTAGATACCCKG) ， 1193R 

(ACGTCATCCCCACCTTCC)。25 µL PCR 反应体

系：5.0 µL 5×FastPfu 缓冲液，2 µL 2.5 mmol/L 

dNTPs，1.0 µL 引物 F (10 µmol/L)，1.0 µL 引物 R 

(10 µmol/L)，0.25 µL FastPfu 聚合酶，1.0 µL DNA

模板(0.2 ng/µL)。PCR 反应条件：95 °C 3 min；

95 °C 30 s, 55 °C 30 s，72 °C 30 s，27 个循环；72 °C 

10 min；4 °C 保存。 

1.5  数据处理、内生细菌群落多样性分析及功能

预测 

测序结束后，对原始序列进行数据拆分、PE 

Reads 拼接、Tags 过滤和 Tags 去嵌合体序列后得

到最终的有效序列。然后基于有效数据进行 OTUs 

(operational taxonomic units)聚类和物种分类分

析，并将 OTU 和物种注释结合，从而得到每个样

品的 OTUs 和分类谱系的基本分析结果。应用

Mothur 软件对内生细菌菌群 OTUs 在各个分类水

平上的丰度、多样性指数等进行统计分析，得到

群落样本的主要分布特征[22]。采用 PICRUSt 软件

进行功能和代谢途径预测，将现有的 16S rRNA 基

因测序数据与 KEGG 数据库对比，比较功能基因

在生物代谢通路上的丰度差异，从而获得黑果枸

杞不同组织内生细菌群落功能预测信息[23]。 

2  结果和分析 

2.1  黑果枸杞不同组织内生细菌操作分类单元 

(OTU)及其多样性分析 

本研究采用高通量测序技术对黑果枸杞植株

不同组织内生细菌群落多样性进行了分析，明确

黑果枸杞不同组织部位内生细菌群落结构组成特

点和多样性指数分析，结果见表 1。黑果枸杞花、 
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叶、果、茎和根不同组织内生细菌产生的原始序

列质控后获得 V5–V7 区有效序列总数分别为

40465、36438、64478、68060 和 70303 (表 1)。在

97%的序列相似性水平上，这些有效序列产生的

OTUs 分别是 182、173、119、187 和 254。其中

根部获得的有效序列数最多，产生的 OTUs 也最

多。基于 OTU 数及相对丰度，对黑果枸杞不同组

织内生细菌进行多样性分析，结果表明黑果枸杞

不同组织内生细菌多样性指数存在一定的差异，

不同组织的 Shannon 指数和 Simpson 指数分别在

2.441–6.037 和 0.561–0.968 之间，其中根部的内生

细菌多样性最高，花部的内生细菌多样性次之，

接下来是果部和茎部，叶部最低。 

2.2  黑果枸杞不同组织内生细菌种群归类分析 

种群归类显示黑果枸杞不同组织所得 OTU

序列分属 11 个可归类细菌门及 17 个可归类细菌

纲。在目及以下分类阶层，已归类的 OTU 总计

分布于 49 个细菌目、86 个细菌科及 187 个细菌

属。黑果枸杞不同组织中测得的各级细菌分类阶

层总数也明显不同 (表 2)，花和根中的内生细  

菌种类较高，其次是叶和茎，果中内生细菌种类

最少。 

2.3  黑果枸杞不同组织内生细菌 OTU 分布 

花、叶、果、茎和根细菌文库共有 OTU 的数

量 为 37 个 ， 主 要 包 括 ： Actinobacteria 门 的

Rhodococcus 属 ， 5 个 组 织 中 分 别 占 2.68% 、

29.68%、5.52%、0.17%和 2.04%；Proteobacteria

门的 Pantoea 属和 Serratia 属，分别占 0.40%、

1.60%、23.12%、1.91%、0.02%和 11.57%、1.62%、 
 

 

表 1.  黑果枸杞不同组织内生细菌群落多样性指数分析 
Table 1.  Diversity index of endophytic bacterial community in different tissues of Lycium ruthenicum Murr. 

Sample Number of valid sequences Number of OTUs Shannon index Simpson index Coverage/% 

H 40465 182 3.432 0.803 100.00 
Y 36438 173 2.441 0.561 100.00 
G 64478 119 2.983 0.810 99.90 
J 68060 187 2.955 0.720 99.90 
R 70303 254 6.037 0.968 100.00 
 

 

表 2.  黑果枸杞不同组织内生细菌群落细菌学分类阶

层总数 
Table 2.  Total numbers of bacterial taxa detected in 
different tissues of Lycium ruthenicum Murr. 
Sample Phylum Class Order Family Genus 

H 6 10 32 59 107 

Y 6 11 32 53 93 

G 6 8 24 44 75 

J 6 9 29 46 85 

R 9 13 38 53 107 

4.29%、12.03%、0.13%；Proteobacteria 门的 2 个

未知属，分别占 51.16%、3.88%、30.62%、49.53%、

0.36%和 6.75%、1.85%、20.89%、4.99%、0.06%。

特有的 OTU 数量花、叶、果、茎和根中分别为 34、

26、13、17 和 75 个(图 1)，但除 Actinobacteria 门

的 Streptomonospora 属在根中占 1.40%外，其余占

比均低于 1%。由此可以看出，黑果枸杞不同组织

独有的内生细菌群体种群组成存在较大差异，表

现出部分细菌种群的组织专一性。其中根中内生 
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图 1.  黑果枸杞不同组织内生细菌群落 OTU 分布韦

恩图 
Figure 1. Venn diagram of OTUs distribution of 
endophytic bacterial community detected in different 
tissues of Lycium ruthenicum Murr.. 
 

细菌特有 OTU 数目最多，其次是花和叶，茎和果

中最少。除共有物种和独有物种外，不同组织之

间均有相同或相似物种。 

2.4  不同组织黑果枸杞内生细菌群落组成及差异

分析 

2.4.1  不同组织黑果枸杞内生细菌群体门水平的

优势种群分析：所测 5 个不同组织样品中占优   

势的可归类细菌群落(OTU 至少在 1 个组织中丰 

度≥1%)共分布 6 个门 (图 2)，包括变形菌门

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

菌门(Bacteroidetes)、厚壁菌门(Firmicutes)、柔膜

菌 门 (Tenericutes) 和 异 常 球 菌- 栖 热 菌 门

(Deinococcus-Thermus)。不同组织其优势细菌门差

异很大，其中花、果和茎中变形菌门为优势细菌

门，丰度分别为 87.66%、81.76%和 97.67%；叶中

优势细菌门为变形菌门和放线菌门，丰度分别为

41.51%和 33.76%；根中优势细菌门为变形菌门、

放线菌门和厚壁菌门，丰度分别为 61.85%、17.39%

和 11.44%。 

2.4.2  不同组织黑果枸杞内生细菌纲水平的优势

种群组成分析：黑果枸杞不同组织内生细菌可归

类微生物群落 OTU 共归于 11 个纲(≥1%)。各优

势细菌纲数目、组成及其丰度随不同组织而异(图

3)，其中花中 γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)

占绝对优势，丰度为 84.80%；叶中 α-变形菌纲

(Alphaproteobacteria)、γ–变形菌纲和未鉴定出的

放线菌纲为优势细菌门，其丰度分别为 11.91%、 
 

 
 

图 2.  黑果枸杞不同组织内生细菌群落优势细菌门组成 
Figure 2.  Dominant bacterial phyla detected from endophytic bacterial community in different tissues of Lycium 
ruthenicum Murr.. 
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图 3.  黑果枸杞不同组织内生细菌群落优势细菌纲组成 
Figure 3.  Dominant bacterial classes detected from endophytic bacterial community in different tissues of Lycium 
ruthenicum Murr.. 
 
29.48%和 33.18%；果中 γ-变形菌纲占绝对优势，

丰 度 为 81.13%， 拟 杆 菌 纲 (Bacteroidia)丰 度 为

9.91%；茎中 γ-变形菌纲占绝对优势，丰度为

94.62%；根中 γ-变形菌纲丰度最高为 42.31%，α-

变形菌纲丰度为 19.18%，芽孢杆菌纲(Bacilli)丰度

为 11.44%，未鉴定出的放线菌纲丰度为 16.96%。 

2.4.3  不同组织黑果枸杞内生细菌群体优势细菌

属的组成：选取在属分类水平上相对丰度排名前

26 的菌群，生成物种相对丰度分布图(图 4)，分析

黑果枸杞不同组织的细菌菌群分布和变化情况。

结果表明，根的细菌菌群种类和丰度均要显著  

高于其他组织，种类由高到低分别为根>叶>茎、

花、果。 

花部内生细菌在属水平上，相对丰度≥1%的

有 6 个属，其中能够准确分类的属有 3 个，分别

是 沙 雷 氏 菌 属 (Serratia) 、 不 动 杆 菌 属

(Acinetobacter)和红球菌属(Rhodococcus)，分别占

11.57%、8.55%和 2.68%。但花中还含有大量未知

的 内 生 细 菌 菌 属 ， 其 中 59.73% 为 变 形 菌 门

Enterobacteriaceae 科未知属种。 

叶部内生细菌在属水平上，相对丰度≥1%的

有 12 个属，其中能够准确分类的属有 7 个，分别

是 红 球 菌 属 (Rhodococcus) 、 慢 生 根 瘤 菌 属

(Bradyrhizobium)、短波单胞菌属(Brevundimonas)、

沙雷氏菌属(Serratia)、泛菌属(Pantoea)、戴尔福

特菌属(Delftia)和两面神菌属(Janibacter)，分别占

29.68%、5.53%、2.34%、1.62%、1.60%、1.22%

和 1.01%。此外还含有 12.6%未知门的内生细菌、

5.73%的 Proteobacteria 门 Enterobacteriaceae 科未

知属种。 

果实中有 6 个相对丰度≥1%的属，其中能够

准确分类的属有 3 个，分别是泛菌属(Pantoea)、

红球菌属(Rhodococcus)和沙雷氏菌属(Serratia)，

分别占 23.12%、5.52%和 4.29%，而 Proteobacteria

门 Enterobacteriaceae 科未知属，占比为 51.51%。 

茎部有 8 个相对丰度≥1%的属，其中能够准 
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图 4.  黑果枸杞不同组织内生细菌属水平的相对丰度热图 
Figure 4.  Heatmap of the relative abundance of genera identified from endophytic bacterial community in 
different tissues of Lycium ruthenicum Murr.. 
 
 

确分类的属有 6 个，分别是沙雷氏菌属(Serratia)、

假单胞菌属 (Pseudomonas)、Kushneria、泛菌属

(Pantoea)、盐单胞菌属 (Halomonas)和海杆菌属

(Marinobacter)，分别占 12.03%、17.71%、2.18%、

1.91%、1.59%和 1.26%。其余为 Proteobacteria 门

Enterobacteriaceae 科未知属，占比为 54.52%。 

根部的内生细菌种类较为丰富，有 19 个相对

丰度≥1%的属，其中能够准确分类的属有 18 个，

分别是盐单胞菌属(Halomonas)、Fodinicurvata、

Lipingzhangella、需盐杆菌属(Salegentibacter)、

Gracilibacillus、叶杆菌属(Phyllobacterium)、

Idiomarina、Salinimicrobium、Palleronia、交替红

杆菌(Altererythrobacter)、红球菌属(Rhodococcus)、 

Aidingimonas 、 Fodinicurvata 、 糖 多 孢 菌

(Saccharopolyspora) 、 链 单 孢 菌 属

(Streptomonospora)、枝芽孢杆菌属(Virgibacillus)、

海 杆 菌 属 (Marinobacter) 和 德 沃 斯 氏 菌 属

(Devosia)，分别占 24.18%、5.16%、4.86%、3.65%、

3.13%、2.50%、2.42%、2.22%、2.07%、2.07%、

2.04%、1.91%、1.87%、1.80%、1.40%、1.29%、

1.25% 和 1.03% 。 Proteobacteria 门

Enterobacteriaceae 科未知属，占比为 1.04%。 

2.5  不同组织黑果枸杞内生细菌群体聚类分析 

主成分分析表明(图 5)，主成分分析 1 (PC1)

和主成分分析 2 (PC2)的样品差异性贡献率分别达

到 49.15%和 21.73%，合计为 70.88%，是差异的 
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图 5.  黑果枸杞不同组织内生细菌群落 PCA 图 
Figure 5.  The PCA analysis of endophytic bacterial 
community in different tissues of Lycium ruthenicum 
Murr.. 
 

主要来源。黑果枸杞不同组织内生细菌群落多样

性差异较大，其中花分布在第一象限，根分布在

第二象限，其余茎、叶、果均分布于第四象限。 

2.6  不同组织黑果枸杞内生细菌功能基因预测 

为了探究黑果枸杞不同组织内生细菌的功能

变化情况，本研究采用 PICRUSt 软件进行菌群预

测分析 (图 6)。将预测得到的功能基因家族与

KEGG 数据库(Kyoto encyclopedia of genes and 

genomes)比对发现，在第一等级功能层上，所有

菌群的基因序列注释到的功能可分为 6 类，其中

新 陈 代 谢 (metabolism) 、 环 境 信 息 加 工

(environmental information processing)和遗传信息

加工 (genetic information processing)为其主要组

成 ， 相 对 丰 度 分 别 为 44.41%–53.45% 、

13.88%–21.44%和 14.02%–14.95%。对预测基因第

二等级功能层进行分析表明，该功能层共有 41 个

子功能组成。其中参与新陈代谢的菌群中，以参

与氨基酸代谢(amino acid metabolism)、碳水化合

物 代 谢 (carbohydrate metabolism) 和 能 量 代 谢

(energy metabolism)的菌群为主；参与环境信息加

工的菌群中，参与膜转运(membrane transport)的类

群具有明显优势，其次是参与信号传导 (signal 

transduction)的类群；参与遗传信息加工的菌群中，

复制和修复机制(replication and repair)的类群为主

要类群。说明黑果枸杞不同组织内生细菌参与了

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，其中还有一些细菌与人类

疾病相关。此外，不同组织序列预测结果中也出

现了相对丰度较高的具有多糖生物合成和代谢

(1.54%–2.12%) 、 萜 类 和 酮 类 化 合 物 代 谢

(1.50%–2.56%)、产酶家族(1.72%–2.01%)、维他命

及辅助因子代谢(3.59%–4.28%)和外来物质的分

解和代谢(2.65%–5.22%)等有益功能信息。不同组

织由于其内生细菌多样性不同，导致其预测功能

上的差异，其中花和茎部中参与各种功能活动的

内生细菌物种相对丰度最高，其次是叶和果部内

生细菌的物种，根部调控各种代谢的内生细菌物

种相对丰度最低。 

3  讨论 

植物对逆境的抗性或耐性除来自于植物基因

组本身外，内生菌对宿主逆境胁迫的适应也具有

重要影响，宿主植物不同组织、不同生长阶段与

内生菌数量和种群分布有很密切的关系[24–25]。适

宜的植物内环境，其内生细菌多样性丰富，优势

度低，细菌种类分布均匀。盐生植物在进化过程

中形成了适应盐分胁迫的各种机制，而内生菌可

作为植物缓解盐碱压力的有用工具，具有广阔的

应用前景[26–27]。作为世界上三大碱性土壤指示植

物和先锋植物之一的黑果枸杞，其内生细菌在逆

境胁迫条件下，也形成了特有、丰富的生物多样

性和生态功能。 
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图 6.  黑果枸杞不同组织内生细菌 PICRUSt 功能基因预测 
Figure 6.  PICRUSt functional gene prediction of endophytic bacterial community in different tissues of Lycium 
ruthenicum Murr.. 

 

对健康植物的研究表明不同组织中内生细菌

具有差异性和专一性[28–29]。本研究高通量测序结

果表明，黑果枸杞根部的内生细菌多样性最高，

花部的内生细菌多样性次之，接下来是果部和茎
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部，叶部最低，这与 Liu 等对黑果枸杞可培养内

生菌的研究结果相似[17]；对小麦、巨菌草及水稻

的研究也表明根部的内生细菌多样性均高于其他

组织[30–32]。但铁皮石斛的叶片内生细菌多样性最

高，其次为根，最低为茎[33]。内生菌是由土壤、

空气中微生物入侵与宿主协同进化而来，这些因

素共同造成了内生细菌分布的专一性。京白梨树

不同组织具有独特的细菌种类，果、叶、花和茎

中蓝细菌门为优势细菌门，而变形菌门和放线菌

门在根中最丰富[34]。本研究中，不同组织独有的

内生细菌群体种群组成存在较大差异。其中根中

内生细菌特有 OTU 数目最多，其次是花和叶，茎

和果中最少。变形菌门为所有组织中的优势菌群，

放线菌门在叶和根中也占较大比例，各组织中菌

属种类较多，差异较大；而可培养内生菌则显示

各组织中的优势菌群为放线菌门，根、茎的主要

菌属为链霉菌属，叶为考克氏菌属[17]。由此可以

看出，传统培养方法与高通量测序结果有所不同，

黑果枸杞中还存在大量未被培养出的微生物类

型，需对可培养细菌进行深入的研究。 

研究表明盐碱、干旱、高温等气候条件适合

于变形杆菌和放线菌等细菌生存与繁殖，这与大

多数植物内生细菌的研究结果类似[35]，这可能是

内生菌对植物适应外界环境导致的内部微环境变

化的一种响应，但相关机制还应作更进一步研究。

变形菌门在农业、工业、医药、环保等领域具有

重要应用价值，广泛用于固氮作用、土壤修复、

病虫害防治、污染物降解等[36]，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[37]。随着研究的深入，植物内生细菌在生

物防治及生理生态方面的作用被挖掘。对林木的

芽、种子和花进行了内生细菌定植及功能的研究

发现，芽内生细菌与根内生细菌具有共同的促生

长机制，如产生植物生长激素的能力；此外，一

些芽内生菌可能通过产生腺嘌呤衍生物或细菌光

合作用影响植物生长[38]。黑果枸杞可培养内生菌

表明链霉菌和芽孢杆菌具有较高的促生作用[17]。

本研究高通量测序表明，黑果枸杞不同组织中分

布较广的盐单胞菌、沙雷氏菌、不动杆菌、红球

菌、泛菌等菌属均具有较高耐盐、促生和抗菌性

能，可促进黑果枸杞的生长和防治病虫害，所得

的菌群丰度变化可为挖掘黑果枸杞具有特定应用

价值的微生物种质资源指明方向。研究表明盐单

胞菌菌株有明显的促生、抗菌、抗氧化作用，多

糖提取物有明显的免疫保护作用，具有潜在的药

用研究价值[39]。泛菌具有产多糖、溶磷、产 IAA、

产铁载体、拮抗病原真菌等特性，促进植物生长

发育[40]。沙雷氏菌的代谢产物具有多种生物活性

作用，如抗癌、抗微生物、抗疟疾、抗霉、免疫

抑制的作用[41]。不动杆菌在解磷、降解有机污染

物等方面的功能明显[42]。红球菌可产类胡萝卜素、

各种酶制剂、维生素、有机酸等活性物质，具有

代谢多样性和对多变环境条件的独特适应能力，

在生物修复、生物转化和生物催化中具有潜在的

应用前景[43–44]。此外，在不同组织中还含有大量

未知种属的微生物类群，这些都为挖掘在盐渍化

土壤修复、环境、医药等方面均有重要应用价值

的新有益微生物资源提供了广阔发展空间。 

PICRUSt 基因功能预测分析表明，黑果枸杞

内生细菌中与新陈代谢相关的功能基因相对丰度

最高，在其生长过程中发挥着重要作用。同时由

于黑果枸杞含有丰富的氨基酸、脂肪、维生素、

花青素、多糖和总黄酮等活性成分，黑果枸杞内

生细菌基因中也包含有氨基酸类、脂类、维生素、
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多糖、萜类和酮类及其他次生代谢产物等与植物

成分生物合成有关的通路。因此通过获得不同组

织中内生细菌与黑果枸杞中有效化学成分合成的

相关基因信息，能为协调黑果枸杞中有效成分的

生物合成和运输分解，为充分挖掘内生细菌资源，

提高药用植物品质提供一定的参考依据。而根部

调控各种代谢的内生细菌物种相对丰度较低，这

与群落多样性研究结果存在差异。内生细菌定殖

受宿主植物调控，组织结构不同，含有的化学成

分也不同，内生细菌数量与其呈正相关[5]。可能由

于根中含有的活性成分相对较低，故根部虽然内

生细菌多样性较高，但参与调控代谢这些活性成

分的细菌种类和数量相对较少的缘故，相关研究

还需深入进行验证。 

此外黑果枸杞内生细菌基因中还含有一些与

疾病相关的基因，但这部分基因的相对丰度较低。

由于内生细菌与植物之间长期共生，一般情况下

不会引起植物发生病变[45]。黑果枸杞这些内生细

菌是否具有潜在致病性，还有待下一步深入研究。 
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Diversity and function analysis of endophytic bacterial 
community in different tissues of Lycium ruthenicum Murr. 
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Abstract: [Objective] Lycium ruthenicum Murr. is an important medicinal and halophyte plant of Solanaceae 
family in desert regions of China. Our study aims to reveal the diversity and distribution of endophytic bacterial 
community in different tissues of Lycium ruthenicum Murr.. [Methods] Through high-throughput sequencing 
technology, sequences at V5-V7 regions of endophytic bacteria 16S rRNA gene in different tissues of Lycium 
ruthenicum Murr. were amplified, and community composition, diversity and function were analyzed by  
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bioinformatics. [Results] The diversity and function of endophytic bacterial community in different tissues of 
Lycium ruthenicum Murr. were significantly different. The OTUs (operational taxonomic units) of flower, leaf, 
fruit, stem and root were 182, 173, 119, 187 and 254, respectively. The community diversity index showed that 
root > flower > fruit, stem > leaf. At the level of phylum, Proteobacteria was the dominant group, which was 
simultaneously found in different tissues. The relative abundances of flower, leaf, fruit, stem and root were 87.66%, 
41.51%, 81.76%, 97.67% and 61.85%, respectively. At genus level, the distribution of endophytic bacteria 
displayed difference in different tissues. Serratia and Acinetobacter were the dominant groups in flower, with 
relative abundances of 11.57% and 8.55%, respectively. Rhodococcus and Bradyrhizobium were the dominant 
groups in leaf, with relative abundances of 29.68% and 5.53%, respectively. Pantoea，Rhodococcus and Serratia 
were the dominant groups in fruit, with relative abundances of 23.12%, 5.52% and 4.29%, respectively. Serratia 
and Pseudomonas were the dominant groups in stem, with relative abundances of 12.03% and 17.71%, 
respectively. Halomonas, Fodinicurvata and Lipingzhangella were the dominant groups in roots, with relative 
abundances of 24.18%, 5.16% and 4.86%, respectively. Some dominant microbial groups, such as Halomonas, 
Serratia, Acinetobacter, Rhodococcus, Pantoea etc., exhibited functional characteristics related to salt tolerance, 
promoting growth, biological control, degradation of toxic and harmful substances and anti-oxidation etc. PICRUSt 
function prediction analysis showed that the functions of endophytic bacteria in different tissues were involved in 
the biosynthesis of secondary metabolites such as polysaccharides, terpenes, ketones, enzymes and vitamins etc. 
[Conclusion] The endophytic bacteria of Lycium ruthenicum Murr. had rich community and functional diversity. 
They also contained a variety of probiotics and functional information related to human and plant metabolism. The 
dominant bacteria genera and functional information of different tissues were different, among which the 
endophytic bacteria species in the root were the most abundant, and the bacteria involved in various metabolic 
functions in the flower and stem were the highest. In addition, there were a large number of unknown species and 
genera in tissues, which provided a broad development space to explore functional utilization of endophytic 
bacteria and find new microbial resources. 

Keywords: Lycium ruthenicum Murr., different tissues, endophytic bacteria, diversity, MiSeq high-throughput 
sequencing, function prediction 
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