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摘　 要: 为了解火棘不同组织内生细菌群落多样性ꎬ该研究采用高通量测序技术对火棘内生细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ
Ｖ５~Ｖ７ 可变区进行测序ꎬ分析火棘不同组织部位内生细菌群落多样性ꎮ 结果表明:(１)从火棘根、茎、叶组

织中共获得内生细菌 ＯＴＵ １ ８１８个ꎬ其中根部 ７５４ 个ꎬ茎部 ３０８ 个ꎬ叶部 ７５６ 个ꎬ三者共有 ＯＴＵ １５２ 个ꎮ (２)
物种分类显示ꎬ不同火棘组织内生细菌具有丰富的群落多样性ꎬ火棘根部内生细菌种类隶属于 ２３ 门 ５３ 纲

１３７ 目 ２１６ 科 ３７３ 属 ５５７ 种ꎬ其中异样根瘤菌属(Ａｌｌｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ￣Ｎｅｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ￣Ｐａｒａｒｈｉｚｏｂｉｕｍ￣Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)和链霉

菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)为优势属ꎬ其相对丰度分别为 １０.５７％和 ８.００％ꎻ茎部内生细菌种类隶属于 ２１ 门 ３２ 纲 ７６
目 １２６ 科 ２０４ 属 ２７０ 种ꎬ 其 中 马 赛 菌 属 (Ｍａｓｓｉｌｉａ) 和 未 知 分 类 的 丛 毛 单 胞 菌 科 属 ( ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｆ ＿
Ｃｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ)为优势属ꎬ其相对丰度分别为 ３１.１０％和 １２.８２％ꎻ叶部内生细菌种类隶属于 ２１ 门 ５２ 纲

１３０ 目 ２１０ 科 ３８０ 属 ５８１ 种ꎬ其中土芽孢杆菌属(Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ)和假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)为优势属ꎬ其相对

丰度分别为 １２.３１％和 ９.８４％ꎮ (３)ＰＩＣＲＵＳｔ 功能预测表明ꎬ根部内生细菌物种最丰富ꎬ参与各种代谢调控的

细菌丰度最高ꎮ 该研究结果为进一步探讨植物内生细菌功能ꎬ挖掘新的有益微生物资源提供了参考ꎮ
关键词: 火棘ꎬ 不同组织ꎬ 内生细菌群落多样性ꎬ 高通量测序技术ꎬ 功能预测
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　 　 火 棘 ( Ｐｙｒａｃａｎｔｈａ ｆｏｒｔｕｎｅａｎａ ) 为 蔷 薇 科

(Ｒｏｓａｅｅａｅ)常绿灌木野生果树植物ꎬ在云南地区分

布广泛ꎬ具有适应性广、防风固沙能力强等生态价

值ꎬ还是一种天然药食同源的水果资源(俞德浚和

江万福ꎬ１９７４ꎻ李加兴等ꎬ２０１２ꎻ张俊辉ꎬ２０１４)ꎮ 研

究表明ꎬ在不同或相同植物的不同根、茎、叶、花、
种子和根瘤等不同组织中均有内生细菌的存在ꎬ
内生细菌与寄主植物之间在长期协同进化过程中

建立一种和谐共处的平衡关系ꎬ不会导致植物侵

染性病害发生ꎬ在植物体内形成微生态群落ꎬ对植

物本身具有促生、抗病、抗虫、抗逆、内生固氮以及

促进生防种质资源的研制与利用等多种生物学作

用(樊剑波等ꎬ２００８ꎻ Ｏｗｎｌｅｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ 李亮亮

等ꎬ２０１７ꎻ Ｐｈａｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ Ｄｅｆｅｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ
Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ 杨鑫等ꎬ２０１８)ꎬ由此推测ꎬ内生菌

常与火棘重要价值有关 ( Ｂｅｃｋｅｒｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ
Ｓｕｒｙａｎａｒａｙａｎａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ 张爱梅等ꎬ ２０１９)ꎮ
目前ꎬ关于火棘内生菌的研究主要为火棘内生真

菌的分离及抑菌活性测定ꎬ在火棘不同组织中共

分离出 １５ 株(陈志敏等ꎬ２０１０)ꎬ而关于火棘内生

细菌研究目前尚未见报道ꎮ 近年来ꎬＩｌｌｕｍｉｎａ 高通

量测序技术的快速发展ꎬ对植物内生细菌多样性

研究迅速崛起ꎬ该技术可直接从基因组 ＤＮＡ 层面

快速分析植物内生菌群落组成及多样性( Ｌｉｖａｋ ＆
Ｓｃｈｍｉｔｔｇｅｎꎬ ２００１)ꎮ 本研究以火棘根、茎和叶不同

组织为研究对象ꎬ采用高通量测序技术探讨以下

问题:(１)火棘内生细菌结构及多样性分析ꎻ(２)
火棘内生细菌群落组成及差异分析ꎻ(３)火棘不同

组织内生细菌功能预测ꎮ 旨在为获得有益生防细

菌信息资源奠定理论基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 采集地概况

火棘样品于 ２０２１ 年 １０ 月采自云南省曲靖市

曲靖 师 范 学 院 火 棘 试 验 田ꎬ 地 理 位 置 坐 标 为

１０３°７２′ Ｅ、２５°７２′ Ｎꎬ海拔约为１ ８７６ ｍꎮ 该地区

位于云南省滇东北地区ꎬ属亚热带季风气候ꎬ气温

为 １２ ~ ２２ ℃ꎬ年均降水量在１ ０００ ｍｍ 以上ꎬ其高

海拔和低纬度是火棘生长得天独厚的自然生态

条件ꎮ
１.２ 样品采集

在采集地选择不同分布多位点的 ５ 株生长良

好的火棘植株ꎬ将整棵植株小心挖出后抖落土壤ꎬ
不伤害根系ꎬ并将植株立即放入无菌样品袋中ꎬ火
棘根、茎、叶不同组织样品各 ３ 个重复ꎬ分别命名

为 ＨＪＧ、ＨＪＪ、ＨＪＹꎬ置于 ４ ℃环境下保存ꎬ并在 ４８ ｈ
内进行表面消毒处理ꎮ
１.３ 样品处理

称取相同重量火棘根、茎、叶不同组织样品ꎬ
用自来水冲洗 １０ ｍｉｎꎬ无菌纸吸干水分ꎬ７５％ 乙醇

处理 ４ ｍｉｎꎬ经无菌水洗涤后ꎬ用 ３％ ＮａＣｌＯ 浸泡 ３
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ｍｉｎꎬ再用无菌水冲洗 ３ ~ ４ 次ꎬ最后一遍无菌水洗

涤液经涂布牛肉膏蛋白胨培养基检测ꎬ确认无菌

后ꎬ对样品内生菌基因组 ＤＮＡ 进行提取(李亮亮ꎬ
２０２１)ꎮ
１.４ 基因组 ＤＮＡ 的提取及扩增测序

采用 ＦａｓｔＤＮＡＳｐｉｎｋｉｔ ( ＭＰＢｉｏｍｅｄｉｃａｌｓ) 试剂盒

对火棘不同组织样本进行总 ＤＮＡ 的提取ꎬ经 １％
琼脂糖凝胶电泳检测所提取 ＤＮＡ 的纯度和浓度

后ꎬ送至上海美吉生物医药科技有限公司进行

ＰＣＲ 扩增和高通量测序ꎮ 本研究选用引物 ７９９Ｆ
( ５′￣ＡＡＣＭＧＧＡＴＴＡＧＡＴＡＣＣＣＫＧ￣３′) / １３９２Ｒ ( ５′￣
ＡＣＧＧＧＣＧＧＴＧＴＧＴＲＣ￣３′)和 ７９９Ｆ(５′￣ＡＡＣＭＧＧＡＴ
ＴＡＧＡＴＡＣＣＣＫＧ￣３′) / １１９３Ｒ(５′￣ＡＣＧＴＣＡＴＣＣＣＣＡＣ
ＣＴＴＣＣ￣３′)ꎬ该引物可在一定程度上避免寄主植物

叶绿体和线粒体的污染 ( Ｂｕｌｇａｒｅｌｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ
Ｌｕｎｄｂｅｒｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ Ｂｕｌｇａｒｅｌｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 通

过 ＰＣＲ 对火棘内生菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ Ｖ５~ Ｖ７ 可变区进

行扩增ꎮ ２０ μＬ ＰＣＲ 反应体系为 ４ μＬ ５×ＦａｓｔＰｆｕ
Ｂｕｆｆｅｒꎬ２ μＬ ｄＮＴＰｓ ( ２. ５ ｍｍｏｌ􀅰 Ｌ￣１ )ꎬ ０. ８ μＬ ５
μｍｏｌ􀅰Ｌ￣１上下游引物ꎬ０.４ μＬ ＦａｓｔＰｕ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅꎬ
１ μＬ １０ ｎｇ 􀅰 μＬ￣１ ＤＮＡ 模 板ꎬ ０. ２ μＬ ＢＳＡꎬ 用

ｄｄ Ｈ２Ｏ补充至 ２０ μＬꎮ ＰＣＲ 反应条件:９５ ℃ 预变

性 ３ ｍｉｎꎻ９５ ℃变性 ３０ ｓꎬ５５ ℃退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃延

伸 ４５ ｓꎬ３０ 个循环ꎻ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ 后 ４ ℃保存ꎮ
扩增产物用 １％琼脂糖凝胶电泳检测后ꎬ利用高通

量技术进行测序ꎮ
１.５ 数据分析

测序完成后ꎬ使用 Ｆｌａｓｈ 软件对序列进行拼接

并筛选有效序列ꎬ然后使用 Ｕｐａｒｓｅ 软件进行 ＯＴＵ
聚类ꎮ 通过 Ｍｏｔｈｕｒ 和 ＰＩＣＲＵＳｔ 等软件对内生细菌

进行 Ａｌｐｈａ 多样性分析ꎬ代谢功能预测分析ꎬ从而

获得火棘不同组织内生细菌功能相关信息ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 火棘不同组织样品稀释曲线分析

图 １ 和图 ２ 反映了样品测序深度ꎬ检验本次

测序结果是否真实准确地覆盖整个类群ꎬ图中横

坐标表示样品 ｒｅａｄｓ 数量ꎬ纵坐标表示 ＯＴＵ 水平

多样性指数ꎮ 由图 １ 可知ꎬ随着测序 ｒｅａｄｓ 数量

增加ꎬ火棘根茎叶内生菌 Ｓｏｂｓ 指数有微上升趋

势ꎬ表明火棘叶中仍有部分内生群落的种群尚未

被检测ꎬ若增加测序量ꎬ会增加样本的 ＯＴＵ 数

量ꎮ 但图 ２ 中 Ｓｈａｎｎｏｎ 稀释曲线显示ꎬ随着测序

ｒｅａｄｓ 数量增加ꎬ火棘根茎叶内生菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

已趋于平缓ꎬ说明增加测序量并不会增加样本的

ＯＴＵ 数量ꎮ 因此ꎬ基于现有测序数据得到的分析

结果准确可靠ꎮ
２.２ 火棘不同组织内生细菌ＯＴＵ聚类及其多样性分析

由图 ３ 可知ꎬ通过对火棘不同组织内生细菌进

行高通量测序并进行 ＯＴＵ 聚类分析后共得到 ＯＴＵ
数１ ８１８个ꎬ其中ꎬ根的 ＯＴＵ 数为 ７５４ 个ꎬ茎为 ３０８
个ꎬ叶为 ７５６ 个ꎬ火棘的根、茎、叶共有的 ＯＴＵ 数为

１５２ 个ꎬ其中ꎬ茎、叶共有 ５４ 个ꎬ根、叶共有 ２５６ 个ꎬ
根、茎共有 ２３ 个ꎮ

通过对火棘不同组织内生细菌进行高通量测

序后ꎬ由表 １ 可知ꎬ不同组织内生菌有效序列条数

不同ꎬ分别为根４１ ９４８条、茎３７ １８０条、叶 ４０ ９９６
条ꎬ基于 ＯＴＵ 水平对不同组织内生菌进行 Ａｌｐｈａ
多样 性 指 数 进 行 分 析ꎬ 其 中 Ｓｈａｎｎｏｎ 指 数 和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数表示群落多样性ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数越高ꎬ
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数越低表明内生细菌群落多样性越高ꎬ
Ｃｈａｏ１ 指数和 Ａｃｅ 指数表示群落丰富度ꎬ指数值越

高ꎬ说明群落丰富度越大ꎮ 由表 １ 可知ꎬ火棘不同

组织内生菌群落多样性和丰富度存在差异ꎬ根部

内生细菌的多样性和丰富度最高ꎬ茎部和叶部

次之ꎮ
２.３ 火棘不同组织内生细菌种群归类分析

对火棘根、茎、叶不同组织内生细菌物种分类

阶层统计分析ꎬ火棘不同组织内生细菌一共可归

类为 ２９ 个门、７１ 个纲、１７５ 个目、２８９ 个科和 ５３３
个属和 ８５２ 个种ꎮ 火棘不同组织内生细菌的分类

阶层存在较大差别ꎮ 由表 ２ 可知ꎬ其根部和叶部

的内生细菌多样性最为丰富ꎬ茎部次之ꎮ
２.４ 火棘不同组织内生细菌群落组成及差异分析

２.４.１ 火棘不同组织内生细菌门水平群落组成分

析　 由图 ４ 可知ꎬ所测 ３ 组不同组织样品中丰度较

高的群落为变形菌门( Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、厚壁菌门

(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)ꎬ不同组织

中优势细菌门丰度差异很大ꎬ其中根中为５９.１２％
变形菌门、５.２５％厚壁菌门和 ３０.３５％放线菌门ꎬ优
势菌门为变形菌门和放线菌门ꎻ茎中为 ６８.１５％变

形菌门、１９.７４％厚壁菌门和 ９.３２％放线菌门ꎬ优势

菌门为变形菌门和厚壁菌门ꎻ叶中为 ４８.１４％ 变形

菌门、３１.５６％厚壁菌门和 １４.２６％放线菌门ꎬ优势

菌门为变形菌门和厚壁菌门ꎮ

５９１１７ 期 张丽芳等: 火棘不同组织内生细菌群落多样性



表 １　 火棘不同组织内生细菌多样性指数分析
Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ Ｐｙｒａｃａｎｔｈａ ｆｏｒｔｕｎｅａｎａ

样品名称
Ｓａｍｐｌｅ ｎａｍｅ

有效序列条数
Ｎｏ. ｏｆ ｖａｌｉｄ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ＯＴＵ Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ

火棘根 ＨＪＧ ４１ ９４８ ７５６ ４.９３±０.１５ａ ０.０２±０.０１ａ ４６２.６３±７.８７ａ ７５７.１７±７８.１０ａ

火棘茎 ＨＪＪ ３７ １８０ ３０８ ３.２９±０.１１ｂ ０.０８±０.０２ａ ２４６.２２±７０.３１ｂ ３３８.７９±１２９.４２ｂ

火棘叶 ＨＪＹ ４０ ９９６ ７５４ ３.４２±０.６８ｂ ０.０８±０.０７ａ ４３３.１５±６７.７２ａ ４５６.５１±１３.８７ｂ

　 注: 同列数据后小写字母表示处理间存在显著性差异 (Ｐ<０.０５)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ<０.０５) .

表 ２　 火棘不同组织内生细菌物种分类阶层统计

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｒａｎｋ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｔｅｒｉａ
ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ Ｐｙｒａｃａｎｔｈａ ｆｏｒｔｕｎｅａｎａ

样品名称
Ｓａｍｐｌｅ
ｎａｍｅ

门
Ｐｈｙｌｕｍ

纲
Ｃｌａｓｓ

目
Ｏｒｄｅｒ

科
Ｆａｍｉｌｙ

属
Ｇｅｎｕｓ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

火棘根 ＨＪＧ ２３ ５３ １３７ ２１６ ３７３ ５５７

火棘茎 ＨＪＪ ２１ ３２ ７６ １２６ ２０４ ２７０

火棘叶 ＨＪＹ ２１ ５２ １３０ ２１０ ３８０ ５８１

２.４.２ 火棘不同组织内生细菌科水平群落组成分析

由图 ５ 可知ꎬ不同组织中优势菌科存在很大差

别ꎬ在火棘根中优势菌科为 １５. ３０％ 根瘤菌科

(Ｒｈｉｚｏｂｉａｃｅａｅ) 、９. ７５％黄色杆菌科( Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅ￣
ｒａｃｅａｅ) 、８. ００％ 链霉菌科 ( Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ) 和

６.８４％分支杆菌科(Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ)和 ５.２９％类

诺卡氏菌科 ( Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄａｃｅａｅ) ꎻ火棘茎中优势菌

科为 ３１. １８％ 草 酸 杆 菌 科 ( Ｏｘａｌｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ ) 、
１４.８８％丛毛单胞菌科( Ｃｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ) 、７.１８％
假单胞菌科( Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ)和 ６.１７％葡萄球

菌科( Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃａｃｅａｅ) ꎻ火棘叶中优势菌科为

１３.０７％芽孢杆菌科( Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ) 、９. ８４％假单胞

菌科、 ８.３１％ 草酸杆菌科、 ７. ３３％ 黄色杆菌科、
５. ３４％ 丛 毛 单 胞 菌 科 和 ５. ２２％ 乳 杆 菌 科

( Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ) ꎮ
２.４.３ 火棘不同组织内生细菌属水平群落组成分

析　 由图 ６ 可知ꎬ不同组织中优势菌属存在很大差

别ꎬ在火棘根中优势菌属为 １０.５７％异样根瘤菌属、
８％链霉菌属、６. ８４％分支杆菌属(Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)、
４.５６％类诺卡氏菌属(Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ)、５.２８％慢生根瘤

菌属(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)ꎻ火棘茎中优势菌属为 ３１.１％
马赛菌属、１２. ８２％未知分类的丛毛单胞菌科属、

７.１８％假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)、６.１７％葡萄球菌

属(Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ)ꎻ火棘叶中优势菌属为 ８.０３％马

赛菌属、１２.３１％土芽孢杆菌属(Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ)、９.８４％
假单胞菌属、４.７１％乳杆菌属(Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ)ꎮ
２.５ 火棘不同组织内生细菌 ＫＥＧＧ 代谢通路分析

将所测的基因数据与 ＫＥＧＧ 数据库中的信息

进行比对ꎬ从而获得火棘不同组织内生细菌的代

谢通路相关信息(表 ３)ꎮ 由表 ３ 可知ꎬ火棘内生细

菌所有菌群参与的生物代谢通路有 ７ 类ꎬ包括新

陈代谢细胞进程、环境信息处理、遗传信息处理、
人类疾病、新陈代谢、生物体系统和未知分类ꎬ其
中根部参与各种功能活动的内生细菌物种丰度相

对较高ꎬ而茎部和叶部参与调控各种代谢的内生

细菌丰度相对较低ꎮ

３　 讨论与结论

本研究基于高通量测序技术ꎬ对火棘根、茎、
叶不同组织内生细菌群落多样性进行研究ꎮ 本研

究结果表明ꎬ火棘不同组织内存在丰富的内生细

菌ꎬ不同组织内生细菌在不同分类水平上的优势

菌群、细菌多样性及丰度信息存在较大差异ꎮ 植

物内生菌具有自身独特的组织专一性ꎬ并且植物

不同组织间内生菌多样性结构随植物的不同具有

一定的差异(许国琪等ꎬ２０２０ꎻ顾美英等ꎬ２０２１)ꎬ这
种差异性可能与其自身所处生境的特殊性及其在

长期适应环境过程中形成了自身独特的细菌群落

特征ꎮ 本研究中火棘不同组织内生菌共隶属于 ２９
个门 ７１ 个纲 １７５ 个目 ２８９ 个科 ５３３ 个属 ８５２ 个

种ꎬ表现出丰富的生物多样性ꎮ 在门分类水平上ꎬ
变形菌门是火棘不同组织内的优势类群ꎬ在根部、
茎部和叶部的丰度分别为 ５９ .１２％、 ６８.１５％和
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图 １　 基于 ＯＴＵ 水平的火棘不同组织内生细菌的 Ｓｏｂｓ 稀释曲线
Ｆｉｇ. １　 Ｓｏｂｓ ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｆｏｒ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｎ ＯＴＵ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ Ｐｙｒａｃａｎｔｈａ ｆｏｒｔｕｎｅａｎａ

图 ２　 基于 ＯＴＵ 水平的火棘不同组织内生细菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ 稀释曲线
Ｆｉｇ. ２　 Ｓｈａｎｎｏｎ ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｆｏｒ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｎ ＯＴＵ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ Ｐｙｒａｃａｎｔｈａ ｆｏｒｔｕｎｅａｎａ

图 ３　 火棘不同组织内生细菌 ＯＴＵｓ Ｖｅｎｎ 图
Ｆｉｇ. ３　 ＯＴＵｓ Ｖｅｎｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ

ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ Ｐｙｒａｃａｎｔｈａ ｆｏｒｔｕｎｅａｎａ

图 ４　 基于门水平的火棘不同组织内生细菌群落图
Ｆｉｇ. ４　 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｒｔ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ Ｐｙｒａｃａｎｔｈａ ｆｏｒｔｕｎｅａｎａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ
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图 ５　 基于科水平的火棘不同组织内生细菌群落图
Ｆｉｇ. ５　 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｒｔ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ Ｐｙｒａｃａｎｔｈａ ｆｏｒｔｕｎｅａｎａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌ

图 ６　 基于属水平的火棘不同组织内生细菌群落图
Ｆｉｇ. ６　 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｒｔ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ Ｐｙｒａｃａｎｔｈａ ｆｏｒｔｕｎｅａｎａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

４８.１４％ꎮ 在植物体内ꎬ变形菌门的物种和遗传多

样性极其丰富ꎬ分布最为广泛ꎬ常被应用于植物病

害防治和生物固氮(殷冬梅等ꎬ２０１３ꎻ李颖波等ꎬ
２０１６ꎻ刘豪等ꎬ２０１９ꎻ李亮亮ꎬ２０２１)ꎮ 同时ꎬ该菌门
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表 ３　 火棘不同组织内生细菌 ＫＥＧＧ 代谢通路分析
Ｔａｂｌｅ ３　 ＫＥＧＧ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ

ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ Ｐｙｒａｃａｎｔｈａ ｆｏｒｔｕｎｅａｎａ

代谢通路
Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙ

火棘根
ＨＪＧ

火棘茎
ＨＪＪ

火棘叶
ＨＨＹ

细胞进程
Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓ ６ ５８７ ６００ ７ ５５５ ７１８ ４ ９３９ ９０８

环境信息处理
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ

２６ ８３８ ０７３ ２３ ５３７ ５５０ １８ １７３ ３１６

遗传信息处理
Ｇｅｎｅｔｉｃ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ

２４ １７２ ３５３ １７ ９４９ ９０２ ２０ ４４９ ６３２

人类疾病
Ｈｕｍａｎ ｄｉｓｅａｓｅ １ ９７０ ３５８ １ ２６３ ２４９ １ ４２７ ３３９

新陈代谢 Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ９４ ８２２ １１３ ５８ ０５６ ０６８ ６５ ３１４ ０８５

生物体系统
Ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ ｓｙｓｔｅｍ １ ５４２ ５６５ ９１７ ５８２ １ １９２ ５３１

未知分类
Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ２２ ５６０ ９３３ １５ ６８１ ９３０ １８ ９３０ １７８

在火棘根、茎和叶中也占有较高的比例ꎬ在植物生

长过程中可产生种类较多的抗生素( Ｋａｚｕｈｉｄｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ李亮亮ꎬ２０２１)ꎬ是一类非常重要的生防

微生物ꎮ 另外ꎬ根中分离到的链霉菌属具有抑制

作用ꎻ异样根瘤菌属和慢生根瘤菌属具有固氮作

用ꎬ这与张爱梅等(２０２１)的研究结果相同ꎮ 火棘

茎叶中含量最多的马赛菌属具有溶磷作用( Ｚｈａｏ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ )ꎬ假单胞菌属和土芽孢菌属具有生防

作用ꎮ
对火棘不同组织内有效测序数和 ＯＴＵ 数的研

究表明ꎬ火棘根部内生细菌的有效测序数和 ＯＴＵ
数目最多ꎬ多样性最为丰富ꎬ茎部和叶部次之ꎬ这
与一些研究者研究结果相似ꎬ如对花生、水稻和小

麦等研究中ꎬ根部的内生细菌多样性均高于其他

组织(林标声等ꎬ２０１８ꎻ沙月霞ꎬ２０１８ꎻ Ｋｉａｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９ꎻ李亮亮等ꎬ２０２１)ꎬ这可能与根部部分内生菌

来源于土壤ꎬ土壤中的部分微生物可以进入火棘

根系有关ꎬ但随着火棘植株的生长发育ꎬ土壤中的

一些微生物进入火棘根系后没有继续沿维管束系

统扩展ꎬ从而成为根部的独有物种ꎮ
ＰＩＣＲＵＳｔ 基因功能预测分析表明ꎬ火棘不同组

织中参与新陈代谢相关内生细菌的功能基因相对

丰度最高ꎬ这可能与火棘含有丰富的氨基酸、维生

素、果胶和可溶性糖等活性成分有关ꎮ 另外ꎬ火棘

内生细菌基因中也包含有维生素、氨基酸类、萜

类、多糖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ꎮ 这与赵柏霞和闫建芳

(２０２３)研究结果相似ꎮ 因此ꎬ通过获得火棘不同

组织中内生细菌与有效化学成分合成的相关基因

信息ꎬ协调火棘中有效成分生物合成和运输分解ꎬ
为挖掘内生细菌资源提供一定的参考依据ꎮ
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