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摘   要：【目的】种子是植物微生物群代际传递的重要途径，但种子携带的微生物群落尚缺乏系

统的研究。本研究以水稻种子为模型，定量分析种子的细菌含量、测定种子的细菌群落结构、探

究地域与品种对细菌含量及群落结构的影响和鉴定水稻种子的核心菌群。【方法】选取 18 个水

稻品种，每个品种分别来自中国海南和天津 2 个地域，共 36 组样本。每组样本包含 5 或 10 个 DNA
样本，每个 DNA 样本由 3 粒种子提取的总 DNA 构成。使用细菌特异性 16S rDNA 介导的荧光定

量 PCR 技术测定种子的细菌含量，并分析影响因素；使用 16S rDNA 扩增子测序技术测定种子

的细菌群落结构，并用生物信息学方法分析了影响因素和核心菌群。【结果】本研究测定了      
1 080 粒水稻种子的细菌含量，发现经过表面除菌的水稻种子内部存在共栖细菌，平均每克种子

的细菌含量为 1.53×106。水稻品种对种子的细菌含量有显著影响，而地域无影响。测定 180 个

扩增子文库的细菌群落结构，发现水稻种子的菌群与水稻植株有相似之处，均以变形菌门为主

要的细菌门类；地域对水稻种子的细菌群落结构有重要影响，不同地域的水稻种子在主坐标分

析(principal co-ordinate analysis, PCoA)中有明显分离；而粳稻和籼稻之间无显著差异。还发现水

稻种子存在核心菌群，且相对丰度高达总菌群的 85.56%。【结论】本研究系统地揭示了水稻种子

的细菌含量、群落结构及其影响因素，为利用种传微生物促进水稻健康提供了数据和方法支持。 

关键词：水稻种子菌群；群落定量分析；16S rDNA 二代测序；种子菌群组成和结构；核心菌群 
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Abstract: [Objective] Seeds are an important pathway for the intergenerational transmission 
of plant microbiota, while the systematic research on the microbiota carried by seeds remains to 
be carried out. In this study, we measured the bacterial abundance, determined the bacterial 
community structure, explored the effects of planting regions and rice cultivars on bacterial 
abundance and community structure, and identified the core bacterial taxa in rice seeds. 
[Methods] We collected 36 groups of samples of 18 rice cultivars, each from Hainan and 
Tianjin in China. Each group of samples contained 5 or 10 DNA samples, each of which was 
extracted from 3 seeds. The fluorescent quantitative PCR for bacterial 16S rDNA was 
employed to measure the bacterial abundance in seeds, and the factors influencing the 
abundance were explored. The 16S rDNA amplicon sequencing was performed to determine 
the bacterial community structure in seeds. Furthermore, bioinformatics tools were used to 
analyze the factors influencing bacterial community structure and the core bacterial taxa. 
[Results] We measured the bacterial abundance of 1 080 rice seeds and found that endophytic 
bacteria existed in the rice seeds after surface sterilization, with the average abundance of 
1.53×106 per gram of seeds. The bacterial abundance in seeds was affected by rice cultivars 
rather than planting regions. We measured the bacterial community structure of 180 amplicon 
libraries and found that the bacterial community in rice seeds was similar to that in rice plants, 
both dominated by Proteobacteria. Planting regions significantly affected the bacterial 
community structure in rice seeds. The rice seeds from different planting regions were clearly 
separated in principal co-ordinate analysis, while there was no significant difference between 
japonica and indica. In addition, rice seeds had core bacterial taxa, with the relative abundance 
up to 85.56%. [Conclusion] This study systematically revealed the bacterial abundance and 
community structure in rice seeds and their influencing factors, providing data and methods for 
using seed-borne microorganisms to improve rice health. 
Keywords: bacterial community in rice seeds; quantitative analysis of community; 16S rDNA 
next-generation sequencing; composition and structure of seed microbiota; core bacterial taxa 
 
 

在自然界中，植物总是与其共栖微生物以

全功能体的形式存在，在全功能体内，植物和

微生物紧密相互作用，共同调控植物的生长发

育和各项生理功能[1]，因此微生物组被称为是

高等植物的第二套基因组。植物微生物群的成

员有细菌、真菌、古菌、藻类和小型原生生物
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等，其中共栖细菌是微生物群的主要组成部分，

其在植物生长发育、养分高效利用以及胁迫应

对中的重要功能已得到很好的解析[2]。 
种子既是植物完整生活史的终点，也是其

生长发育的起点，植物能通过种子携带微生物

实现在不同代际间保存微生物的目的[3]。种子

所携带的菌群也被认为能够更加有效地占据新

生植株的生态位，进而通过优先效应[4]调控植

物微生物群的组装，并最终影响其群落结构。

在种子贮存过程中存在的共栖菌，则可能保护

种子免受病原微生物的侵染。例如，水稻(Oryza 
sativa L.)种子的一种内生细菌通过干扰毒力因

子的合成来阻止伯克氏病原菌的侵染[5]；鹰嘴

豆种子分离的一种内生细菌能够抑制尖孢镰刀

菌的生长，提高植物对该病原菌的抗性[6]等。 
细菌菌群是种子微生物群的主要组成部 

分[7]，其被证明能够调控植物的生长和健康。

例如，从拟南芥[8]、玉米[9]、番茄[10]等植物种子

中分离的细菌在固氮、生长素合成、磷酸盐溶解

特性上表现优异；部分种子细菌[10]具有 1-氨基环

丙烷 -1-羧酸 (1-aminocyclopropane-1-carboxylic 
acid, ACC)脱氨酶活性或铁载体活性，可以促进

植物生长；从水稻[5]、玉米[11]种子中分离的细

菌能拮抗病原菌，从而赋予植物抗病特性。 
目前关于种子菌群的研究多集中在可培养

菌株，这类研究难以形成对种子菌群结构的整

体认识，且无法进行比较准确的定量分析。组

学技术的进步有助于在高维度上综合认识种子

微生物组的特性，从而实现对种子菌群结构多

样性的清晰阐述。 
本研究以不同种植地域的多个水稻品种的

种子作为研究材料，通过 16S rDNA 介导的菌

群定量分析方法和高通量二代测序方法[12]，全

面解析了水稻种子菌群的群落大小、组成结构

和影响因素，并鉴定了核心菌群。本研究可为

多种植物种子菌群的研究提供可借鉴的研究方

法，为通过种子菌群调控植物性状的策略提供

关键数据。 

1  材料与方法 

1.1  水稻种子材料 
本研究以 2020 年收获于海南(109.755 03°E, 

18.403 23°W)和天津(117.504 917°E, 39.580 624°W) 
2 个农场的 9 种粳稻和 9 种籼稻的种子作为研

究材料，品种名称如表 1 所示，结果部分的图

片中均以括号内缩写表示相应品种。 

1.2  种子总 DNA 的提取和 16S rDNA 二代

测序 
为避免来自环境的细菌黏附于稻壳表面，

水稻种子先进行表面除菌处理。表面除菌实验

在超净工作台内进行，将种子依次用 70%乙醇 

 
表 1  本研究所使用的水稻品种 
Table 1  Rice cultivars used in the study 
粳稻 
Japonica 

籼稻 
Indica 

龙粳 31 
Longjing 31 (LJ 31) 
吉粳 88 
Jijing 88 (JJ 88) 
 
淮稻 5 号 
Huaidao 5 (HD 5) 
 
秀水 321 
Xiushui 321 (XS 321) 
中科发 5 号 
Zhongkefa 5 (ZKF 5) 
中科发 8 号 
Zhongkefa 8 (ZKF 8) 
武运粳 29 
Wuyunjing 29 (WYJ 29) 
津川 1 号 
Jinchuan 1 (JC 1) 
金稻 919 
Jindao 919 (JD 919) 

黄华占 
Huanghuazhan (HHZ) 
双抗明占 
Shuangkangmingzhan 
(SKMZ) 
泰国小香米 
Taiguoxiaoxiangmi 
(TGXXM) 
9311 
 
明恢 63 
Minghui 63 (MH 63) 
明恢 164 
Minghui 164 (MH 164) 
宜恢 1577 
Yihui 1577 (YH 1577) 
蜀恢 527 
Shuhui 527 (SH 527) 
蜀恢 498 
Shuhui 498 (SH 498) 
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清洗 1 min；1.5% NaClO 清洗 30 min；无菌水

清洗 3 次，每次 10 min。表面除菌后的种子经

高速组织研磨仪研磨后，使用 CTAB/NaCl 法提

取种子总 DNA。以 PCR 引物 322F-A/796R[12]

扩增 16S rDNA 的 V3−V4 区，构建扩增子文库。

其中，barcode 序列由上海美吉生物医药科技有

限公司提供。PCR 反应体系 (30 μL)如下：

10×PCR Buffer 3 μL，50 mmol/L MgCl2 0.9 μL，

10 mmol/L dNTPs Mix 0.6 μL ， Taq DNA 
Polymerase 0.12 μL，模板 DNA 2 μL，barcode 
primers (10 μmol/L)各 0.6 μL，ddH2O 22.2 μL。

PCR 扩增程序如下：94 ℃ 2 min；94 ℃ 30 s，
56 ℃ 30 s，72 ℃ 30 s，33 个循环；72 ℃ 7 min。
文库浓度和质量检测合格后，通过 Illumina 
MiSeq PE300 平台进行细菌 16S rDNA 扩增子

测序(上海美吉生物医药科技有限公司)。 

1.3  水稻种子细菌含量的定量检测 
水稻种子中细菌的定量使用实时荧光定量

PCR 法测定，由引物 322F-A/796R 扩增细菌

16S rDNA 片段，内参为水稻的 actin 基因。反应

体系(25 μL)如下：2×SYBR Green Mix 12.5 μL，
模板 DNA 2 μL，322F-A/796R (10 μmol/L)各
0.5 μL，ddH2O 9.5 μL。qPCR 扩增程序如下：

95 ℃ 3 min；95 ℃ 15 s，56 ℃ 30 s，72 ℃ 30 s，
44 个循环；95 ℃ 30 s。所有样品均进行 3 次重

复试验。 

1.4  数据处理及统计分析 
在 Excel 2019 中，将 qPCR 的 CT 值代入标

准曲线 [12]计算水稻种子的平均细菌含量。在

IBM SPSS Statistics 26.0 中，使用单因素方差分

析 (one-way analysis of variance, one-way 
ANOVA)检验不同品种种子样本的细菌含量的

显著性差异，P<0.05 时差异具有统计学意义，

用不同小写字母表示。在 GraphPad Prism 8.3.0
中，使用 one-way ANOVA 检验不同种植地域

间水稻种子样本的含菌量的显著性差异，ns：
无显著差异；*：P<0.05；**：P<0.01；***：
P<0.001。使用 Student’s t-test 检验海南与天津

两地域间、粳稻与籼稻亚种间的含菌量显著性

差异，ns：无显著差异；*：P<0.05。柱状图

中，样本数值以 “ 平均值 ± 标准差 (standard 
deviation, SD)”形式表示。 

使用 Flash 1.2.11拼接双端测序下机的原始

序列，QIIME 1.9.1 对序列质量进行质控和过

滤，得到高质量的 tags。按照 97%的一致性，

使用 Uparse 11 (http://www.drive5.com/uparse/)
对有效 tags 序列进行操作分类单元(operational 
taxonomic unit, OTU)的聚类，其中，使用 RDP 
Classifier 2.13 比对 OTU 代表性序列，以 Silva 
138 (https://www. arb-silva.de/)为参考数据库注

释物种。本文所使用的细菌 16S rRNA 基因测

序原始数据已存放在国家微生物数据中心

(National Microbial Data Center, NMDC) 
(http://nmdc.cn/) 序 列 读 取 档 案 (accession No. 
NMDC40029376−40029555)中。 

使用 R语言 3.3.1进行样本群落组成差异的

主坐标分析(principal co-ordinate analysis, PCoA)
和作图。所有的 PCoA 均在 OTU 水平下，使用

二进制-欧几里德距离算法进行。PCoA 的组间

差异检验使用Adonis，置换次数 999。使用R语

言3.3.1和 jvenn (http://jvenn.toulouse.inra.fr/example. 
html)绘制 OTU 分类水平的维恩图。核心菌群

中，使用 one-way ANOVA 检验各 OTU 相对丰

度在不同组别的显著性差异， *：P<0.05；

**：P<0.01；***：P<0.001。 

2  结果与分析 
2.1  水稻品种对种子含菌量有显著影响 

本研究首先用 qPCR 方法[12]对水稻种子的

含菌量进行了绝对定量。这里选取了 18 个水
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稻品种，每个品种分别来自海南和天津 2 个地

域，共 36 组样本，其中每组样本制备 10 个

DNA 样本，每个 DNA 样本由 3 粒种子提取总

DNA 构成。测定 360 个 DNA 样本的细菌含

量，结果显示，所有的水稻种子均含有细菌，

平均含菌量为 3.05×104/粒。每 50 粒种子的重

量约为 1 g，则每克种子的平均含菌量为

1.53×106 (图 1A)。 
由于植物菌群的组成和结构主要受到基因

型、土壤的影响[13]，本研究将水稻种子分为不

同品种和种植地域的样本，以探究这 2 个因素

对种子含菌量的影响。所选择的地域为海南和

天津，种子收获于同一年份，从 2 个地域分别

采收 18 种水稻种子，其中 9 种为粳稻、9 种为

籼稻。利用 qPCR 方法测定了每种水稻种子的

含菌量，并进行了品种间和地域间的比较。结

果表明，水稻品种对种子含菌量有显著影响，

不同品种的水稻种子在同一地域内含菌量差异

显著，例如 LJ 31 的含菌量显著低于 JD 919、
SH 527和ZKF 8，HHZ的含菌量显著低于MH 63、
YH 1577 和 SH 498 (图 1B、1C)等。但是，在

粳稻和籼稻亚种水平上，两者的含菌量无显著

差异(图 1D)。另一方面，种植地域对种子含菌

量无显著影响，18 个品种中有 17 个品种的种子

含菌量不因种植地域而发生显著差异(图 1E)。
海南和天津地区的水稻种子总体含菌量也无显

著差异(图 1F)。 

2.2  水稻种子菌群的组成和结构受品种、

地域的影响 
通过二代测序分析了不同品种和地域的水

稻种子的菌群组成及结构。共选取了 18 个水

稻品种，每个品种分别来自海南和天津 2 个地

域，共 36 组样本进行试验，其中每组样本制

备 5 个 DNA 样本，每个 DNA 样本由 3 粒种子

提取的总 DNA 构成。对 180 个扩增子文库进

行二代测序，并对细菌的门、属水平进行了

分类。结果显示，水稻种子细菌主要属于变形

菌 门 (Proteobacteria, 89.80%) 、 放 线 菌 门

(Actinobacteriota, 9.02%)、厚壁菌门(Firmicutes, 
0.64%)和拟杆菌门(Bacteroidota, 0.53%)，其中

变形菌门占绝对优势(图 2A)。在属水平上，泛

菌属(Pantoea, 27.70%)、根瘤菌群属(Rhizobium 
group，包括 Allorhizobium、 Neorhizobium、

Pararhizobium、Rhizobium 4 个属，19.63%)、
甲基杆菌属(Methylobacterium, 12.08%)、鞘氨

醇单胞菌属(Sphingomonas, 8.67%)、短小杆菌

属 (Curtobacterium, 8.23%) 、 假 单 胞 菌 属

(Pseudomonas, 7.81%)和黄单胞菌属(Xanthomonas, 
4.66%)等为主要的细菌类群(图 2B)。 

利用 PCoA 分析不同地域的水稻种子的菌

群结构差异，结果显示，除 YH 1577 外，其余

17 个品种的水稻种子在海南和天津 2 个地域的

菌群结构有显著差异(图 3)。这说明种植地域

对水稻种子的菌群结构有重要的影响。 
利用 PCoA 分析同一地域内不同品种的水

稻种子的菌群结构差异，结果显示，在海南和

天津 2 个地域，水稻品种对种子的菌群结构有

不同程度的影响，有些品种的菌群结构相

似，有些品种的菌群结构明显不同。例如，JJ 88
与 HD 5、XS 321、WYJ 29 的菌群结构有显著

差异(图 4A、4C)；ZKF 5 和 JD 919 之间，

SKMZ 和 YH 1577 之间的菌群结构也存在显著

差异；而 HD 5、WYJ 29 和 XS 321 之间，

HHZ、SH 527 和 SH 498 之间的菌群结构无显

著差异(图 4A−4D)。 
已有研究表明粳稻和籼稻的根际菌群存在

明显的差异[14]。为了探究这种菌群差异是否同

样存在于水稻种子的菌群中，这里将 180 个扩

增子文库按照粳稻和籼稻，以及海南和天津的

地域分为 4 组，命名为海南粳稻、海南籼稻、 
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图 1  水稻种子细菌含量的定量测定及其影响因素分析 
Figure 1  Quantitative measurement and influencing factors analysis of bacterial abundance in rice seeds. A: 
qPCR to measure bacterial 16S rDNA in rice seeds. Mean and SD were calculated from 360 DNA samples. 
White column indicates bacterial abundance per seed, and yellow column indicates bacterial abundance per 
gram of seed. B−D: Effect of rice cultivars on bacterial abundance in seeds. B and C show the bacterial 
abundance of 18 rice cultivars planted in Hainan (B) and Tianjin (C), respectively, and D shows the 
comparison of bacterial abundance between japonica and indica. E, F: Effect of planting regions on bacterial 
abundance in seeds. E shows the difference in bacterial abundance of 18 cultivars planted in different regions, 
and F shows the overall difference in bacterial abundance between Hainan and Tianjin. B, C: One-way 
ANOVA was used to test for significant differences, different letters indicate significant differences (P<0.05). 
D, F: Student’s t-test was used to test for significant differences, ns: Not significant; *: P<0.05. E: One-way 
ANOVA was used to test for significant differences, *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001. B, C and E: Each 
column represents one cultivar. Mean and SD were calculated from 10 DNA samples. 
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图 2  16S rDNA 二代测序分析水稻种子菌群的组成和结构 
Figure 2  Bacterial composition and structure in rice seed analyzed by 16S rDNA amplicon sequencing. A: 
Relative abundance at the phylum level. Phyla with relative abundance <0.5% were classified as others. B: 
Relative abundance at the genus level. Genera with relative abundance <1% were classified as others. The 
figures show the average of 180 sequencing samples. 
 
天津粳稻和天津籼稻，每组包含 45 个扩增子

文库。使用 PCoA 分析了这 4 组文库的菌群结

构差异。结果显示，在海南或天津，粳稻和籼

稻的种子菌群结构无显著差异。但是，在第一

主坐标轴上，海南和天津的样本有明显的分离

(图 4E)，说明地域显著影响种子菌群结构，这

与单个品种的结果一致(图 3)。 

2.3  水稻种子的核心菌群的组成 
核心菌群是指在宿主群体中普遍存在，且

相对丰度较高的微生物类群[15-16]。本研究中按

照如下标准筛选水稻种子的核心菌群：存在于

海南、天津两地全部水稻品种的种子中，且相

对丰度>3.5%的 OTU。这里使用维恩分析确定

了海南粳稻、海南籼稻、天津粳稻和天津籼稻 
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图 3  种植地域对水稻种子细菌群落结构的影响 
Figure 3  Effect of planting regions on bacterial community structure in rice seeds. PCoA was based on 
OTU level, Binary-Euclidean distance. Significant differences were tested by multivariate permutation 
variance analysis and R and P values were given. Ellipses represent 95% confidence intervals (n=5). 
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图 4  水稻品种对种子细菌群落结构的影响 
Figure 4  Effect of rice cultivars on bacterial community structure in rice seeds. PCoA was based on OTU 
level, Binary-Euclidean distance. Significant differences were tested by multivariate permutation variance 
analysis and R and P values were given. Ellipses represent 95% confidence intervals (n=5). 
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4 组样本中的共有 OTU (图 5A)，并进一步筛选

出 36 组样本的共有 OTU，共计 43 条 OTU 序

列(图 5B)。在这些共有 OTU 中，有 8 条 OTU
序列的相对丰度>3.5%，分别是 OTU 84、OTU 
16、OTU 47、OTU 7、OTU 91、OTU 334、
OTU 200 和 OTU 50，即为核心 OTU。 

这些核心 OTU 属于 7 个属，主要是泛菌属

(OTU 84, 27.42%)、根瘤菌群属(OTU 16, 18.95%)、
鞘氨醇单胞菌属(OTU 7, 7.81%)、甲基杆菌属

(OTU 50 和 OTU 91, 11.24%)、假单胞菌属(OTU 
334, 7.37%)、黄单胞菌属(OTU 200, 4.62%)、短

小杆菌属(OTU 47, 8.15%) (图 5C)。在门水平

上，主要分布于变形菌门(OTU 84、OTU 16、
OTU 7、OTU 91、OTU 50、OTU 334 和 

 

 
 

图 5  水稻种子的核心菌群 
Figure 5  Core bacterial in rice seeds. A: Venn diagram showing the number of shared and unique OTUs 
within each group of seeds including Hainan japonica, Hainan indica, Tianjin japonica, and Tianjin indica. B: 
Venn diagram showing the number of shared and unique OTUs among each group of rice seeds, including 
Hainan japonica, Hainan indica, Tianjin japonica, and Tianjin indica. C: Relative abundance of core bacteria 
taxa at the phylum and genus level. D: Relative abundance of core bacteria taxa from different groups at the 
OTU level in the total seed microbiota. Significant differences were tested by one-way ANOVA, ns: Not 
significant; *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001. 
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OTU 200，77.41%)和放线菌门(OTU 47, 8.15%) 
(图 5C)。核心 OTU 占总细菌的 85.56% (图 5C)。 

此外，还比较了核心 OTU 的相对丰度随

亚种和地域因素的变化。结果显示，部分核心

OTU 的相对丰度随亚种和地域显著改变，例如

OTU 84在海南粳稻中占比最高(图5D)，OTU 200
在天津籼稻中占比显著高于其他 3 组(Student’s 
t-test, P<0.000 02)，而 OTU 16、OTU 334 和

OTU 50 在 4 组水稻中无显著差异(图 5D)。 
这些结果说明了水稻种子存在核心菌群，

并且核心菌群在整个细菌群落中占据主导地位。 

3  讨论 
本研究首次利用非培养法对水稻种子的细

菌群落进行了定量和结构分析，并探究了地域

和品种对种子菌群的影响。结果发现，经过表

面除菌的水稻种子内部存在共栖细菌，种子的

平均细菌含量为 3.05×104/粒(图 1A)。水稻品种

对种子的细菌含量有显著影响，而地域不影响

种子含菌量(图 1B−1F)。水稻种子的细菌群落与

根际[14]和叶际[13]的细菌群落在门水平上相似，

均以变形菌门为主(图 2A)。地域对水稻种子的

细菌群落结构有重要影响，不同地域的水稻种

子的群落结构存在显著差异(图 3、图 4E)。品

种对水稻种子的细菌群落结构也有一定影响，但

需要具体分析不同品种之间的差异(图 4A−4D)。
在亚种水平上，粳稻和籼稻的种子细菌群落无

显著差异(图 4E)。水稻种子存在核心细菌群落，

不受地域和品种的影响，且占总细菌群落的

85.56% (图 5C)。 
本研究首次使用非培养法定量分析了水稻

种子的细菌含量。结果发现，每克种子的平均

细菌含量为 1.53×106 (图 1A)，这与水稻叶部细

菌含量[12]相当，但远低于根际的细菌含量[17-18]。

不同地域的同一品种水稻种子的细菌含量没有

显著差异(只有 1 个品种受地域影响)，但由于只

选择了 2 个地域，这一结果还需要更多地域的

数据来验证。而同一地域的不同品种水稻种子

的细菌含量则有较大差异，未来将进一步分析

具体品种之间的差异，并探究相关的基因因素。

尽管水稻种子的细菌含量有差异，但总体上每

粒种子的细菌丰度均在 104−105 之间，这可能说

明一定水平的细菌含量对水稻种子是必要的。

了解水稻种子的细菌含量和分布特征，有助于

利用这些细菌提高种子的抗病抗逆能力。 
本研究用二代测序分析了水稻种子的细菌

群落结构，并探究了地域和品种的影响。已有

研究表明，这 2 个因素均能对植物的细菌群落

结构产生影响。例如，土壤类型和宿主物种均

能导致 6 种植物的根际细菌群落结构出现显著

差异，其中土壤类型的影响更大[19]；不同地理

来源的丹参种子的细菌群落结构也有显著多样

性[20]；油菜种子细菌群落结构与品种有关[21]等。

品种对细菌群落的影响可能通过基因型对生态

位内环境(包括营养水平、免疫系统状态、pH
值等)的调节而实现。例如，粳稻、籼稻的根系

微生物群和氮肥利用效率在大田条件下明显不

同，这与籼稻品种的 NRT1.1B 基因能够影响根

际氮素循环并富集固氮菌有关[14]；拟南芥 mfec
四突变体由于免疫缺陷使得其叶部内生微生物

组的丰度和多样性发生显著变化[22]。此外，也

比较了粳稻和籼稻的种子细菌群落结构，发现

两者没有显著差异(图 4E)。而不同品种之间的

细菌群落结构差异则需要具体分析，相关的基

因因素还有待进一步发掘。 
本研究发现水稻种子存在核心菌群，主要

由泛菌属、根瘤菌群属、甲基杆菌属、鞘氨醇

单胞菌属、短小杆菌属、假单胞菌属和黄单胞

菌属等组成。这些菌群可能进入新生植株，也

可能在水稻的代际间传递，对水稻的生物学功
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能有重要影响。与水稻根际[23]和叶际[24]的细菌

群落相比，这些种子核心菌在属水平上也是根和

叶中主要的细菌类群，说明种子菌群与植株菌群

有一定的连续性。由于种子有发育和贮存的过

程，这些菌群在种子的营养和抗病抗逆中的作用

也值得研究。例如，玉米[25]和小麦[26]种子中的

泛菌属部分菌株能够促进植物生长或抑制真菌；

假单胞菌属是一种常见的植物促生长细菌，能够

促进植物根系发育[27]、增强植物对病原菌的抵

抗力[28]；鞘氨醇单胞菌也有促生长及生物修复

的能力[29]。鉴定水稻种子的核心菌群为探究种

传微生物与植物的互作提供了基础和资源。 

4  结论 
本研究首次用非培养法定量分析了水稻种

子的细菌含量，用二代测序分析了水稻种子的

细菌群落结构，并探究了地域和品种的影响。

证明：(1) 经过表面除菌的水稻种子内部存在共

栖细菌，每克种子的平均细菌含量为 1.53×106，

这一含量受水稻品种的显著影响；(2) 水稻种子

的细菌群落与水稻植株的细菌群落有相似之

处，均以变形菌门为主要的细菌门类，也包含

放线菌门、厚壁菌门和拟杆菌门；水稻种子的

细菌群落成员大部分也是水稻植株的细菌群落

成员；水稻种子的细菌群落结构受地域的重要

影响，而粳稻和籼稻之间无显著差异；(3) 水稻

种子存在核心细菌群落。 
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