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库车小白杏采后内生细菌群落代谢特征及 
结构组成的变化

刘晓静1,2，朱  静2，楚  敏2，唐琦勇2，顾美英2，王  博2，朱  璇1,*，张志东1,2,*
（1.新疆农业大学食品科学与药学学院，新疆 乌鲁木齐 830052；

2.新疆农业科学院微生物应用研究所，新疆 乌鲁木齐 830091）

摘  要：为分析小白杏采后内生细菌群落的碳源代谢特征和结构组成的变化，实验利用Biolog生态板法及高通量

测序法，对其内生细菌群落进行相关分析。结果表明，完熟库车小白杏采后内生细菌群落代谢活性明显高于青

熟小白杏，两者主要碳源类型利用存在明显差异。随着采后成熟度的增加，利用氨基酸类、羧酸类、多聚物类

内生细菌群落比例明显升高。高通量测序表明，库车小白杏采后内生细菌共包括47 个操作分类单元，涉及15 个

目，33 个属，两者内生细菌群落结构差异明显；黄杆菌目（Flavobacteriales）、拟杆菌目（Bacteroidales）、

梭菌目（Clostridiales）占青熟小白杏内生细菌群落的83%；完熟小白杏内生细菌群落的主要组成为红螺菌目

（Rhodospirillales）、肠杆菌目（Enterobacteriales）、梭菌目，总计占总体的86%。且随着成熟度的增加，黄杆菌

目、拟杆菌目所占比例逐渐下降，而红螺菌目、肠杆菌目所占比例逐渐上升，但梭菌目未见明显差异。同时，研究

发现小白杏内生细菌中存在水果软腐病和人体肠胃条件致病等相关菌群，为进一步阐明库车小白杏采后腐败变质内

在机理，开发相关的贮存、保鲜方法及其科学合理食用等提供一定研究基础。
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Changes in Carbon Metabolism Characteristics and Community Composition of Endophytic Bacteria in  
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Abstract: This study aimed to analyze the succession of endophytic bacterial communities in postharvest Kuqa-grown 

apricot. The characteristics of carbon metabolism and the bacterial community composition were investigated by Biolog 

Eco method and high-throughput sequencing. The results showed that the metabolic activity of endophytic bacteria in Kuqa-

grown apricot was obviously higher at the fully ripe stage than at the green ripe stage, and the major carbon sources utilized 

by the endophytic bacteria were significantly different between the two stages. The percentages of endophytic bacterial 

communities utilizing amino acids, carboxylic acids and polymeric substances were increased markedly. High-throughput 

sequencing results showed that 47 operational taxonomic units (OTUs) including 33 genera in 15 orders were obtained. The 

community structure of endophytic bacteria was different significantly in fully ripe and green ripe apricots. Flavobacteriales, 

Bacteroidales Clostridiales together accounted for up to 83% of the endophytic bacterial community. Meanwhile, 

Rhodospirillales, Enterobacteriales and Clostridiales were predominant in fully ripe apricot, accounting for up to 86% the 

total bacterial community. The percentages of Flavobacterium and Bacteroides were decreased whereas the percentages of 

Rhodospirillales and Enterobacteriales were increased; however, the percentage of Clostridiales did not significantly change 

with ripening of apricots. Furthermore, some pathogens that caused fruit soft rot and gastrointestinal disorders in humans 
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were observed. This study can provide a scientific basis to further understand the spoilage mechanism of postharvest Kuche-

grown apricot and develop storage and preservation technologies and for proper consumption. 
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库车小白杏，蔷薇科，李亚科，因盛产于新疆阿克苏

地区库车县而得名[1]。库车小白杏汁多味鲜、风味浓郁，

果肉富含丰富的胡萝卜素和VC，且含糖高，是优良的鲜

食水果[2-3]。同时，其果肉还可以加工为果醋，其仁可加工

成高附加值的油脂，其种子被用来治疗皮肤病以及咳嗽、

哮喘、便秘，已成为本地重要经济林果之一[4-8]。

由于库车小白杏鲜果成熟期集中，贮存期短，易腐

败变质，一般鲜果销售期仅为3～5 d，严重制约了库车小

白杏的生产和销售。研究表明，库车小白杏是典型的呼吸

跃变型果实，采后果肉和果皮易褐变，果实易软化、腐

烂和霉变。即使在0 ℃冷藏，库车小白杏也会发生后熟，

冷藏18～27 d果实转为完熟期，之后进入衰老期，果实出

现软腐，进而产生霉变[9]。目前，有关库车小白杏的研究

主要集中于其采后生理变化和保鲜、贮存等方面[10-12]， 

而有关库车小白杏内生菌的研究尚鲜见报道。作为多种

途径参与植物代谢、发育的内生菌，其与宿主植物在长

期的系统演化过程中形成了协同进化关系[13-14]。目前，国

内已对枸杞、枣、柑橘、葡萄、芒果、哈密瓜等果实内

生菌进行了研究，发现其中存在丰富的内生菌，呈现出

一定的寄主偏好性，且蕴藏着宝贵的天然产物产生菌和

病原拮抗菌。胡美姣等[15]对采后芒果果实的研究发现，

大多病原菌具有潜伏侵染的特性，如可可球二孢菌在果

实未成熟时就会浸染，导致果实在贮运及销售过程中发

生快速且严重的腐烂。

本研究以库车小白杏为实验材料，通过Biolog生态板

法和高通量测序法，对采后不同时期其内生细菌群落碳

源代谢特征及结构组成变化进行研究，以期从内生细菌

的角度阐明库车小白杏易腐变质的机制，为进一步的研

究提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 材料

青熟小白杏采自库车县乌恰镇小白杏果园中，其表

皮青涩，果实硬度较高，无机械伤痕，无病变；完熟小

白杏为采摘的青熟小白杏于室温、避光条件下放置7 d，至

其表皮为橘色，果实较软，无机械伤痕，无病变。

1.2 仪器与设备

生态板、自动微生物鉴定系统 美国Biolog公司。

1.3 方法

1.3.1 样品的预处理

分别取青熟和完熟小白杏各20 颗，称质量后经自来

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，于无菌条件下进行库车小白杏的去核、破碎、匀

浆等操作。

1.3.2 内生菌群落碳源代谢利用分析

采用Biolog生态板法进行。库车小白杏经表面完全消

毒后，无菌条件下称取20 g果肉，以无菌水-果肉比9∶1的

比例再次进行匀浆，静置30 min后，每孔取上清液150 μL
接种至生态板，每个处理3 个重复。于28 ℃恒温培养，

每隔24 h分别读数，连续培养7 d。

以微平板孔平均颜色变化率（average well color 

development，AWCD）（吸光度表示）进行库车小白杏

采后内生细菌群落代谢活性的分析，采用DPS v9.50版软

件进行内生菌群落碳源利用率及多样性分析[16]。

1.3.3 内生菌总DNA的提取

经表面消毒的库车小白杏，采用十六烷基三甲基溴

化铵（cetyltrimethylammonium bromide，CTAB）法对样

本的基因组DNA进行大量提取[17]，经凝胶电泳检测后，

DNA浓度及纯度合格后作为聚合酶链式反应（polymerase 

chain reaction，PCR）扩增模板使用。

1.3.4 16S rDNA序列V4可变区的PCR扩增

以前述内生菌DNA为模板，采用引物为515F和

806R，扩增16S rDNA序列的V4可变区，PCR条件：

94 ℃ 5 min；94 ℃ 30 s，60 ℃ 30 s，72 ℃ 30 s，30 个循

环；72 ℃ 10 min。扩增PCR产物经电泳检测切胶回收，
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并检测浓度调至一致后，样品送至北京诺禾致源生物信

息科技有限公司进行高通量测序。

1.3.5 数据预处理

所得的测序数据经去除冗余和无效序列后，对有效

序列Tags聚类，以同源性大于97%聚为一个操作分类单

元（operational taxonomic unit，OTU），作为一个假定

的分类单元。选取代表性序列，通过RDP classifier软件进

行物种分类，确定OTU之间的分类地位。

1.3.6 Alpha多样性分析

Alpha多样性分析采用DPS v9.50版软件，分别采用覆

盖率、物种丰富度、物种多样性等方面信息评价。其

中，覆盖率用来反映测序深度；OTU用来分析群落种

群丰富度，香农指数和辛普森指数用来估算微生物群

落的多样性[18-19]。

2 结果与分析

2.1 内生细菌群落代谢特征分析

2.1.1 AWCD分析

样品经7 d连续培养和测定，数据经分析并求得平均

吸光度后作图，由图1可以看出，青熟和完熟小白杏各

处理的平均吸光度有明显区别，完熟小白杏处理在培养

48～120 h内，表现出快速增长的趋势，其后趋于缓慢，

其最大吸光度为0.543；而青熟小白杏处理在24～96 h间

略有增加后，便不再增加，其最大吸光度为0.003 8。结

果表明，完熟库车小白杏内生菌群落代谢活性远高于青

熟小白杏，约为青熟小白杏的143 倍。
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图 1 完熟（A）和青熟（B）库车小白杏内生细菌群落AWCD变化

Fig. 1 Changes in AWCD of endophytic bacteria in fully ripe (A) and 

green ripe (B) apricots

2.1.2 内生菌群落碳源利用分析

根据AWCD变化情况，研究选择培养96 h时内生菌

群落对31 种底物利用情况，并将其归类为6 类碳源，以

分析各样品的碳源利用情况。由图2可以看出，库车小白

杏青熟和完熟两个阶段内生细菌群落对于6 大碳源种类

的利用存在明显差异。在青熟小白杏中，碳水化合物类

和胺类为其内生菌群落主要利用碳源类型，分别占总体

的60%和14%；而在完熟小白杏中，碳水化合物类和羧

酸为群落主要利用类型，分别占总体的30%和22%。比

较分析发现，随着成熟度的增加，小白杏内生菌群落利

用碳水化合物类、酚酸类和胺类内生菌群落比例明显降

低，而利用氨基酸类、羧酸类、多聚物类内生细菌群落

比例升高。
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图 2 青熟和完熟库车小白杏内生细菌群落对不同类型碳源利用

Fig. 2 Carbon source utilization profiles of endophytic bacterial 

communities in fully ripe and green ripe apricots
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图 3 青熟（A）和完熟（B）小白杏内生细菌群落主要利用的8 种碳源

Fig. 3 Utilization rates of 8 major carbon sources by endophytic 

bacterial communities in green ripe (A) and fully ripe (B) apricots
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进一步对31 种碳源的具体利用情况分析表明，完

熟小白杏内生菌群落利用碳源数量明显高于青熟小白

杏，其中完熟小白杏所利用的11 种碳源未在青熟小白

杏处理中发现。各碳源利用所占比例分析表明，D-半乳

糖酸-γ-内脂、腐胺、D-木糖、α-D-乳糖、D-甘露醇、 

γ-羟丁酸、2-羟基苯甲酸、4-羟基苯甲酸为青熟小白杏

内生菌群落主要利用碳源（图3A）；而丙酮酸甲酯、 

α-丁酮酸、吐温40、吐温80、苯乙胺、L-精氨酸、D-纤

维二糖、衣康酸为完熟小白杏主要利用碳源（图3B）。

综上证明，青熟和完熟库车小白杏采后内生菌群落结构

发生了明显变化。

2.2 内生细菌群落组成分析

2.2.1 高通量测序数据预处理

通过各样品中内生细菌的16S rDNA V4区测序， 

2 组样品总计测得原始序列106 317 条，过滤掉低质量序

列后，总数为104 286 条。所得序列经聚类比对，以相似

度低于97%以聚类为1 个OTU，并去除植物体内的线粒

体、叶绿体相关序列后，共获得47 个OTU，各样品测序

信息见表1。

表 1 青熟和完熟库车小白杏微生物菌株测序数据统计

Table 1 Statistics of sequencing data for microbial strains in fully ripe 

and green ripe apricots

样品 原始序列数 质控序列数 有效序列数 OTU数量

青熟 46 217 45 320 45 316 42

完熟 60 100 58 991 58 970 47

总计 106 317 104 311 104 286 47

2.2.2 样品间Alpha多样性分析

通过覆盖率、物种丰富度、物种多样性等方面信

息对各样品间Alpha多样性进行了描述，见表2。结果表

明，各样品所得序列覆盖了全部内生菌的99%，所得数

据能够准确地反映出库车小白杏采后内生菌群落的组

成；OTU分析表明，库车小白杏采后内生菌群落的组成

单元变化不大；但完熟小白杏内生菌群落香农指数及辛

普森指数较青熟小白杏略有降低，说明群落的均一性发

生变化，完熟小白杏内生菌群落的有一定的分化。

表 2 不同成熟度库车小白杏微生物多样性统计

Table 2 Bacterial diversity in fully ripe and green ripe apricots

样品 OTU数量 覆盖率/% 香农指数 辛普森指数

青熟 42 99 0.454 0.145

完熟 47 99 0.443 0.121

2.2.3 内生菌群落分布特征分析

利用RDP classifie对各样品中OTU依次进行门、纲、

目、科、属分类信息分析，进一步挖掘样品的群落组

成。结果表明，库车小白杏采后内生细菌群落共涉及8 个

门，12 个纲，15 个目，23 个科，33 个属。
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图 4 目水平上主要的库车小白杏内生细菌群落组成

Fig. 4 Major bacterial orders in fully ripe and green ripe apricots apricot

通过对样品中主要目的分析发现，青熟和完熟小

白杏采后内生细菌群落的分布比例存在明显差异。如

图4所示，青熟小白杏内生细菌群落的主要组成为黄杆

菌目（Flavobacteriales）、拟杆菌目（Bacteroidales），

分别占总体的4 1 %、2 8 %，其在完熟小白杏中比例

明显下降；红螺菌目（Rhodospirillales）、肠杆菌目

（Enterobacteriales）为完熟小白杏内生细菌群落的主要

组成，分别占总体的60%、15%，其较青熟小白杏内生

细菌群落中所占比例上升明显；梭菌目在采后小白杏内

生菌中比例变化不大，仅由青熟中的10%提高至完熟的

14%。而其他菌如如气单胞菌目（Aeromonadales）、螺

旋体目（Spirochaetales）等非优势菌群均随着小白杏的

成熟度的增加有所下降。

表 3 属水平上主要的库车小白杏内生细菌群落组成

Table 3 Major bacterial genera in fully ripe and green ripe  

apricots apricota

名称
相对含量/%

青熟 完熟

蟑螂杆状体科未分类属 unidentified Blattabacteriaceae 50.60 1.39

瘤胃球菌科NK4A214类群 Ruminococcaceae NK4A214 group 6.42 2.09

葡糖杆属 Gluconobacter 4.01 74.09

密螺旋体属 Treponema 3.61 0.52

琥珀酸弧菌科UCG-002类群 Succinivibrionaceae UCG-002 3.21 0.52

理研菌科RC9 肠道类群 Rikenellaceae RC9 gut group 3.21 0.87

球菌科UCG-001类群 Ruminococcaceae UCG-001 2.01 0.87

克里斯滕森菌科R-7类群 Christensenellaceae R-7 group 1.60 3.83

瘤胃杆菌属 Ruminobacter 1.60 1.22

普雷沃氏菌科NK3B31类群 Prevotellaceae NK3B31 group 1.61 0.52

普氏菌属 Prevotella 9.64 3.65

短波单胞菌属 Brevundimonas 3.21 ＜0.01

瘤胃球菌Ruminococcus gauvreauii group 1.61 ＜0.01

泛菌属 Pantoea ＜0.01 4.17

瘤胃球菌科UCG-002类群 Ruminococcaceae UCG-002 group 1.61 ＜0.01

进一步分析发现，库车小白杏采后内生细菌群落共

涉及33 个属，其中相对含量大于0.01%的菌属，青熟小

白杏涉及14 个，完熟小白杏涉及12 个，表明随着小白杏

成熟度的增加，其内生菌群的均匀度下降，这一结果与
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Biolog生态板法分析结果一致。通过对样品中主要菌属

分析发现（表3），青熟小白杏的主要内生菌群由蟑螂杆

状体科未分类属、普氏菌属和瘤胃球菌科NK4A214类群

微生物组成，分别占总体的50.60%、9.64%和6.42%，约

占总体的67%，但随着小白杏成熟度的增加，其群落所

占比例明显下降，仅占完熟小白杏内生细菌的1.39%、

3.65%、2.09%；葡糖杆菌属为完熟小白杏的绝对优势

菌群，占总体的74.09%，其次为泛菌属、克里斯滕森菌

科R-7类群、普氏菌属，分别占总体的4.17%、3.83%、

3.65%。随着小白杏成熟度的增加，葡糖杆菌属所占比例

增加了近17.5 倍，泛菌属增加了约416 倍，而蟑螂杆状

体科未分类属降低了约97.25%，普氏菌属和瘤胃球菌科

NK4A214菌群降低了约67.45%。

由上述可见，采后完熟库车小白杏的内生细菌群

落组成明显有别于青熟小白杏，且随着采后成熟度的增

加，其菌群组成结构存在着明显的更替。

3 讨 论

植物内生菌种类繁多，可广泛分布于不同植物的不

同部位，能产生多种活性代谢产物，如具有抗肿瘤、抗

菌、抗病毒、杀虫、免疫抑制、抗氧化和降糖等活性功

能[20-24]，已成为重要的活性功能产物的来源。同时，内生

菌也可通过多种途径参与植物的代谢、发育和成熟，是

研究微生物与植物协同进化的重要研究材料。此前，国

内外对植物果实内生菌的研究较少，特别是对新疆特色

水果内生菌的研究尚鲜见报道。本研究利用Biolog生态板

法及高通量测序法，对库车小白杏采后内生细菌群落变

化进行分析。研究表明，库车小白杏采后内生细菌群落

代谢活性发生了明显变化，完熟库车小白杏内生菌群落

代谢活性远高于青熟小白杏，约为青熟小白杏的143 倍。

进一步分析表明，随着库车小白杏成熟度的增加，利用

碳水化合物类、酚酸类和胺类内生菌群落比例明显降

低，而利用氨基酸类、羧酸类、多聚物类内生细菌群落

比例升高。上述结果，可能与库车小白杏属于呼吸跃变

型果实有关。

同时，对其采后内生细菌群落组成变化分析表明，

小白杏内生细菌共包括47 个OTU，涉及15 个目，33 个

属。在青熟和完熟小白杏中，其两者内生细菌群落结构

差异明显。在目一级的分类水平上，黄杆菌目、拟杆菌

目和梭菌目菌株是青熟小白杏内生细菌群落主要组成，

占总菌群种类的83%；而完熟小白杏内生细菌群落主要

由红螺菌目、肠杆菌目和梭菌目菌群组成，占总体的

86%。随着小白杏采后成熟度的增加，黄杆菌目、拟杆

菌目菌群所占比例逐渐下降，而红螺菌目、肠杆菌目菌

群所占比例逐渐上升，梭菌目菌群变化不大。在属一级

的分类水平上分析表明，随着小白杏成熟度的增加，其

内生菌群的均匀度下降，这一结果与Biolog生态板法分

析结果相比分别提高了17.5 倍和416 倍，而蟑螂杆状体

科未分类属所占比例下降最为明显，差异约达97.25%；

另外，普氏菌属和瘤胃球菌科NK4A214菌群也降低了约

67.45%。由上述可见，采后完熟库车小白杏的内生细菌

群落组成明显有别于青熟小白杏，且随着采后成熟度的

增加，其菌群组成结构存在着明显的更替。

现有研究表明，植物内生菌结构组成易受寄主生长

发育而变化。郑惠文等[24]对新疆杏果实发育过程中可溶

性糖和有机酸变化的研究发现，杏果实中更易被细菌所

利用的葡萄糖明显下降，而蔗糖的含量明显增加，这可

能与完熟小白杏内生细菌中利用碳水化合物菌群所占比

例下降的有关。而随着杏果实的成熟度的增加，果实中

总酸下降，有机酸由苹果酸积累型向苹果酸、奎宁酸和

柠檬酸共积累的模式转变，造成果实中pH值上升，有机

酸种类的增加[25-26]，可能刺激了利用羧酸类细菌的增长。

同时，随着成熟度的增加，果肉中果胶、可溶性淀粉等

易分解多聚物类化合物的增加，以及营养成分中氨基酸

的增加及溶出，均可能导致多聚物类、氨基酸类内生细

菌群落比例升高。而胡美姣[14]对采后芒果果实的研究发

现，大多病原菌具有潜伏侵染的特性，会导致果实在采

后贮运及销售过程中发生快速腐烂。本研究发现，小白

杏内生细菌中葡糖杆菌属、泛菌属等相关植物软腐病原

菌在完熟期含量明显上升，可能与库车小白杏采后的软

化腐败有关[26-30]，相关验证工作正在开展。

另外，中国自古以来就有“杏伤人”的说法，即过

多食用杏子对身体不利。通过对菌群分析发现，小白杏

果肉内生细菌中存在着多种与肠胃代谢相关菌群。如拟

杆菌、克氏杆菌、理研菌科、瘤胃菌科、普雷沃氏菌属

等菌群，虽广泛存在健康人群的口腔或肠道中，但当机

体免疫功能紊乱或菌群失调时，如拟杆菌、普雷沃氏菌

等能导致内源性感染；而气单胞菌属和密螺旋体属的菌

群，可引起人体腹泻等多种感染，在国外作为腹泻病原

菌进行检测[31-37]。

另一方面，杏有降气止咳平喘、润肠通便的功效。

本研究表明，库车小白杏内生菌中也存在多种相关有益

菌群，如葡糖杆菌，可促进VC的合成，是合成降血糖

药物-米格列醇的关键中间体[34-35]；库车小白杏内生菌中

存在着多种克里斯滕森菌、拟杆菌、瘤胃杆菌及理研菌

等，其均与人体肥胖呈负相关[26,38]。有研究[39-40]发现，克

里斯滕森菌科菌群可有效改变人和老鼠等宿主代谢的方

式，从而降低动物个体的体重指数。刘璨[34]研究发现拟

杆菌菌群丰度与肥胖指数呈反比，其在健康人体中的含

量明显高于肥胖患者；通过对实验小鼠进行饲喂拟杆菌

菌液，可对肥胖大鼠有一定的减肥作用。相关研究[41-43]表
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明瘤胃菌科与脂肪因子水平具有明显的相关性，在能量

代谢中占主导地位。由此可见，杏的多种功能和功效可

能与其内生细菌群落有关，相关论点仍需更多的杏品种

内生菌研究的验证。

上述研究结果不仅为库车小白杏采后腐败变质内

在机理提供了基础，为其贮存、保鲜提供了科学借

鉴，也为阐释小白杏营养学和医学中功能的研究提供

了理论依据。
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