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基于高通量测序技术研究不同品种桃果实的微生物多样性 

罗冬兰，瞿光凡，马超，巴良杰，王瑞，曹森 
（贵阳学院，贵阳 550005） 

摘要：目的 探究贵州不同品种桃果实附着的微生物菌群组成情况。方法 以镇远红桃、镇远艳红桃和玉

屏黄桃为试材，利用高通量测序技术分析贵州不同品种桃果实微生物的多样性。结果 红桃的主要优势

细菌属为泛菌属、鞘氨醇单孢菌属和假单胞菌属，优势真菌属为枝孢菌属、交链孢属和曲霉属；艳红桃

的优势细菌属为拟杆菌属、布老特氏菌属和甲基杆菌属，优势真菌属为链核盘菌属、枝孢菌属和交链孢

属；黄桃的优势细菌属为甲基杆菌属、鞘氨醇单孢菌属和棒状杆菌属，优势真菌属为枝孢菌属、链核盘

菌属和交链孢属。此外，α 多样性分析表明艳红桃的真菌多样性最高，而黄桃的真菌多样性次之；β 多

样性分析表明构成不同品种桃群落组成有明显差异，而黄桃与红桃的群落组成相似程度更高。结论 研

究初步明确了贵州不同品种桃果实的微生物多样性，为不同品种桃果实的绿色生产和贮藏保鲜提供理论

基础。 
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Microbial Diversity of Peach Fruits of Different Varieties Based on  
High-throughput Sequencing 
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ABSTRACT: The work aims to explore the composition of microbial flora attached to the peach fruits of different varie-
ties in Guizhou (a province in China). Taking Zhenyuan red peach, Yanhong peach and Yuping yellow peach as test ma-
terials, high-throughput sequencing technology was used to analyze the microbial diversity of different peach varieties in 
Guizhou. The results showed that the main dominant bacterial genera of red peach were Pantoea, Sphingomonas and 
Pseudomonas, and the dominant fungal genera were Cladosporium, Alternaria and Aspergillus; The dominant bacterial 
genera of the brilliant red peach are Bacteroides, Blautia and Methylobacterium, the dominant fungal genera are Monili-

nia, Cladosporium and Alternaria; The dominant bacterial genera of the yellow peach are Methylobacterium, Sphingo-

monas and Corynebacterium, and the dominant fungi are Cladosporium, Monilinia and Alternaria. In addition, α diversity 
analysis showed that the fungal diversity of red peach was the highest, and followed by yellow peach, β diversity analysis 
showed that there were significant differences in the community composition of different peach varieties, while the com-
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munity composition of yellow peach and red peach was more similar. This study preliminarily defined the microbial di-
versity of different peach fruits in Guizhou and provided a theoretical basis for green production, storage and preservation 
of different peach fruits. 
KEY WORDS: peach; high-throughput sequencing; microbial communities; diversity analysis 

原产于我国的桃树是蔷薇科（Rosaceae）李属

（Prunus L.），属于多年落叶生果树，因其具有丰

富的风味营养物质和矿质元素等，深受消费者的喜

爱[1-2]。目前，我国桃产量和种植面积在世界上均为

第一[3]。据统计，贵州省桃树种植面积已经超过 100
万亩，主要栽培品种为镇远红桃、艳红桃和玉屏黄

桃。由于桃果实采收期集中，皮薄多汁，易受微生

物侵染，导致采后不耐贮藏等问题，已经成为桃产

业高质量发展的限制因素[4-5]，因此，研究桃果实微

生物多样性，对提高桃品质，延长桃贮藏期提供理

论基础。 
近年来，高通量测序技术得到快速发展，已经广

泛应用于不同学科领域[6-8]。与微生物分离培养技术

相比，高通量测序技术优点能够直接提取待测样品中

的总 DNA 用于检测其样品中微生物的多样性[9-10]。

对于批量测定样品的 DNA 测序，高通量测序技术具

有明显优势，其特点无偏性和高灵敏度的测试结   
果[11]，越来越多研究者关注。目前国内对桃采后病害

的研究主要集中在生产地区方面的研究报道，而针对

不同桃品种果实采后微生物多样性研究相对较少，因

此，研究旨在探究采用高通量测序技术进行分析贵州

产区主要 3 个品种桃果实（镇远红桃、艳红桃和玉屏

黄桃）微生物多样性，以期探明贵州产区不同桃果实

微生物多样性的结构特征，旨在为桃果实的绿色生产

和贮藏保鲜提供理论基础。 

1  实验 

1.1  材料 

主要材料：以贵州主要栽培品种镇远红桃、镇远

艳红桃和玉屏黄桃为实验材料。随机从镇远红桃（记

作 A1、A2、A3）、镇远艳红桃（记作 B1、B2、B3）
和玉屏黄桃（记作 C1、C2、C3）果园中取样，每组

样本来自不同果园的 6 个果实的混合果肉样本。 

1.2  方法 

1.2.1  样品基因组 DNA 提取及扩增 

采用十六烷基三甲基溴化铵法（CTAB）提取样

品基因组 DNA[12]。分别取来自不同产区的桃果实加

入液氮，充分研磨后取适量转入已灭菌的 EP 管中，

总 DNA 采用试剂盒并根据说明书进行提取。提取后

的 DNA纯度和浓度用琼脂糖凝胶电泳方法确定 DNA
完整性[12]。最后用无菌水将其质量浓度调至 1 ng/μL。

以质量浓度为 1 ng/μL 的基因组 DNA 为模板进行

PCR 检测，细菌以 16SV4 区引物（515F 和 806R）进

行聚合酶链式反应（PCR）扩增，真菌以 ITS1 区引

物（ITS5–1737F 和 ITS2–2043R）进行 PCR 扩增。PCR
条件：94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 30 s，60 ℃退

火 30 s，72 ℃ 延伸 30 s，30个循环；72 ℃延伸 10 min。
扩增 PCR 产物经电泳检测切胶回收，经检测调至合

格后送至北京诺禾致源生物信息科技有限公司进行

测序。 

1.2.2  纯度检测 

PCR 产物经过质量分数为 2%琼脂糖凝胶电泳进

行检测，并进行等量混样，混匀。利用 2%脂糖凝胶

电泳再次进行检测后，采用胶回收试剂盒（Qiagen
公司）对目的条带进行回收。 

1.2.3  高通量测序 

采用 NEBNext® Ultra™ IIDNA Library Prep Kit
试剂盒进行文库构建。利用文库进行 Qubit 和 Q–PCR
定量分析，并使用 NovaSeq6000 进行测序。样本数据

通过截去 barcode 和引物序列后，使用 FLASH [13]软

件对其片段拼接，得到原始序列。随后使用 fastp 软

件对其原始序列进行质控得到质控序列。最后使用

Usearch 软件去除质控序列与数据库的嵌合体[14]，从

而获取有效序列数。采用 Uparse 软件（v7.0.1001）
以序列相似性为 97%的阈值进行操作分类单元聚类

（OTU）进行生物多样性和群落分析。对 OTU 数据

进行分析，并在门、属的水平上对各个样本中的真菌、

细菌进行物种丰度统计，确定优势菌属。 

1.2.4  多样性分析 

α多样性分析往往用于研究样本内微生物群落多

样性[12]。样品中微生物群落多样性通常以不同指数表

示，例如 Chao、Coverage、Shannon、Simpson 等。

其中，Chao 指数代表样品菌群丰度；Coverage 指数

代表群落中丰度；Shannon 指数代表样品菌群多样性；

Simpson 反映各样本的覆盖率。β 多样性分析往往是

研究不同样本的微生物群落构成的比较分析[9]，通常

用主成分分析（Principal Component Analysis，PCA）。

PCA 分析可以将高维数据通过线性变换进行降维，投

影到维度较低的空间坐标系中，展现不同样本的自然

分布情况，使得评价结果更加完整和科学，PCA 分析

可以反映样本间的差异性[15-16]。利用 Mothur 软件进

行 α 多样性分析和基于加权 Unifrac 算法进行主成分

分析。 
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2  结果与分析 

2.1  样品测序数据分析 

由表 1 可知，原始序列范围为 94 076~109 214
条 ， 过 滤 掉 低 质 量 序 列 后 细 菌 质 控 序 列 范 围      
为 92 893~107 641 条，过滤嵌合体后的有效序列范

围为 81 165~105 815 条，碱基数量为 33 183 463~ 
43 056 943，平均长度为 406~410 个碱基对（bp），

去除植物体内的线粒体、叶绿体相关序列后获得 OTU
数量范围为 120~710。真菌群落（表 2）组成进行分

析发现，原始序列范围为 85 287~101 749 条，质控序

列范围为 84 453~101 010 条，有效序列范围为

84 071~100 226 条，碱基数量为 25 177 238~ 
29 125 700 个核苷酸（nt），平均长度为 285~303 个碱

基对，获得 OTU 数量范围为 28~67。另外，通过分

析不同品种桃子 OTU 平均数量发现，不同品种桃子

的 OTU 平均数量大小关系为 B＞C＞A；而 B 品种桃

子的 OTU 平均数量高于其他 2 个品种，说明艳红桃 

的微生物群落更丰富。 

2.2  基于门水平的不同品种桃菌群组成分析 

2.2.1  基于门水平的不同品种桃细菌组成分析 

不同品种桃细菌前 5 门类的水平见图 1。不同品

种桃细菌主要有变形菌门（Proteobacteria）、拟杆菌

门（Bacteroidota）、放线菌门（Actinobacteriota）、

厚壁菌门（Firmicutes）、酸杆菌门（Acidobacteriota）。

其中镇远红桃（ A ）的优势细菌门为变形菌门

（Proteobacteria）和放线菌门（Actinobacteriota），

其平均丰度分别为 49.46%、32.76%；而镇远艳红桃

（B）的优势细菌门为变形菌门（Proteobacteria）和

拟杆菌门（Bacteroidota），其平均丰度分别为 58.78%、

27.68%；玉屏黄桃（C）的优势细菌门为变形菌门

（Proteobacteria）和放线菌门（Actinobacteriota），

其平均丰度分别为 53.68%、34.25%。另外酸杆菌门

（Acidobacteriota）在不同品种桃的细菌组成中占比

最低。由此说明，不同品种桃共有的优势菌门为变形

菌门（Proteobacteria）。 
 

表 1 不同品种桃细菌有效序列与 OTU 数量统计 
Tab.1 Bacterial effective sequences and OTU numbers of different peach varieties 

分组 原始序列数 质控序列数 有效序列数 碱基数量 平均长度（bp） OTU 数量 

A1 98 998 98 029 96 114 39 371 858 410 134 

A2 109 214 107 641 105 815 43 056 943 407 170 

A3 97 309 96 036 95 065 38 627 073 406 120 

B1 99 185 98 025 81 165 33 183 463 409 710 

B2 102 671 101 471 91 152 37 357 580 410 603 

B3 104 750 103 445 93 700 38 353 253 409 734 

C1 96 700 95 399 90 563 37 029 711 409 315 

C2 100 726 99 381 97 847 39 750 060 406 257 

C3 94 076 92 893 89 772 36 592 106 408 228 

 
表 2  不同品种桃真菌有效序列与 OTU 数量统计 

Tab.2 Fungus effective sequences and OTU numbers of different peach varieties 

分组 原始序列数 质控序列数 有效序列数 碱基数量 平均长度（bp） OTU 数量 

A1 96 298 95 427 95 066 28 837 569 303 34 

A2 85 287 84 453 84 071 25 177 238 299 28 

A3 95 682 94 592 94 115 28 418 445 302 49 

B1 93 454 92 602 92 256 27 672 470 300 67 

B2 96 336 95 512 95 176 28 845 512 303 52 

B3 101 749 101 010 100 226 29 125 700 291 71 

C1 95 751 94 715 94 394 28 550 309 302 31 

C2 93 907 93 024 92 689 26 371 742 285 39 

C3 96 201 95 239 94 898 28 650 556 302 37 
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图 1  细菌（门）水平 
Fig.1 Bacterial (phylum) level 

 
2.2.2  基于门水平的不同品种桃真菌组成分析 

不同品种桃真菌前 5 门类的水平见图 2。不同品

种桃真菌主要有子囊菌门（Ascomycota）、担子菌门

（Basidiomycota）、被孢菌门（Mortierellomycota）、

壶菌门（Chytridiomycota）、罗兹菌门（Rozellomycota）。
子囊菌门（Ascomycota）在镇远红桃（A）、镇远艳

红 桃 （ B ） 、 玉 屏 黄 桃 （ C ） 的 平 均 丰 度 分 别

为 79.34% 、 72.69% 和 90.30% ； 担 子 菌 门

（Basidiomycota）在镇远红桃（A）、镇远艳红桃（B）、

玉屏黄桃（C）的平均丰度分别为 18.62%、10.58%和

8.75%；而壶菌门（Chytridiomycota）、罗兹菌门

（Rozellomycota）在不同品种桃的真菌组成占比较

低。由此说明，子囊菌门（Ascomycota）、担子菌门

（Basidiomycota）均是不同品种桃的优势真菌门。 

 

 
 

图 2  真菌（门）水平 
Fig.2 Fungal (phylum) level 

 

2.3  基于属水平的不同品种桃菌群组成分析 

不同品种桃细菌前 10 属类的水平见图 3。不同

品种桃细菌主要有泛菌属（Pantoea）、拟杆菌属

（Bacteroides）、甲基杆菌属（Methylobacterium）、

鞘氨醇单孢菌属（ Sphingomonas）、棒状杆菌属

（Corynebacterium）、布老特氏菌属（Blautia）、假

单 胞 菌 属 （ Pseudomonas ） 、 葡 萄 球 菌 属

（Staphylococcus）、短小杆菌属（Curtobacterium）、

链霉菌属（Streptomyces）。其中镇远红桃（A）的主

要优势细菌属为泛菌属（Pantoea）、鞘氨醇单孢菌

属（Sphingomonas）和假单胞菌属（Pseudomonas），

其平均丰度分别为 55.96%、15.22%和 13.24%，优势

细菌约占总体的 84.42%；艳红桃（B）的优势细菌属

为拟杆菌属（Bacteroides）、布老特氏菌属（Blautia）
和甲基杆菌属（Methylobacterium），其平均丰度分

别为 39.23%、19.26%和 11.85%，优势细菌约占总  
体的 70.34%；玉屏黄桃（C）的优势细菌属为甲    
基杆菌属（Methylobacterium）、鞘氨醇单孢菌属

（Sphingomonas）和棒状杆菌属（Corynebacterium），

其平均丰度分别为 48.86%、17.00%和 13.28%，优  
势细菌约占总体的 79.14%。另外，葡萄球菌属

（Staphylococcus）、链霉菌属（Streptomyces）、短

小杆菌属（Curtobacterium）在 3 种桃细菌的占比   
均偏低。由此说明，不同品种桃的细菌群存在明显

差异。 
 

 
 

图 3  细菌（属）水平 
Fig.3 Bacterial (genus) level 

 
不同品种桃真菌前 10 属类的水平见图 4。不同

品种桃真菌主要有枝孢菌属（Cladosporium）、链核

盘菌属（Monilinia）、赤霉菌属（Gibberella）、交

链孢属（Alternaria）、膜盘菌属（Hymenoscyphus）、

节枝孢属（Articulospora）、被孢霉属（Mortierella）、

曲霉属（Aspergillus）、镰刀菌属（Fusarium）、枝

顶孢属（Acremonium）。其中镇远红桃（A）的主要

优势真菌属为枝孢菌属（Cladosporium）、交链孢属
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（Alternaria）和曲霉属（Aspergillus），其平均丰度

分别为 50.06%、16.07%和 14.84%，优势真菌约占总

体的 80.97%；艳红桃（B）的优势真菌属为链核盘菌

属（Monilinia）、枝孢菌属（Cladosporium）和交链

孢属（Alternaria），其平均丰度分别为 57.15%、16.35%
和 10.86%，优势真菌约占总体的 84.36%；黄桃（C）

的优势真菌属为枝孢菌属（Cladosporium）、链核盘

菌属（Monilinia）和交链孢属（Alternaria），其平

均丰度分别为 67.74%、16.43%和 10.30%，优势真菌

约占总体的 94.47%。赤霉菌属（Gibberella）、镰刀

菌属（Fusarium）、枝顶孢属（Acremonium）在 3
种桃真菌的占比均偏低。另外，镇远艳红桃有独有

的 膜 盘 菌 属 （ Hymenoscyphus ） 和 节 枝 孢 属

（Articulospora）。由此说明，不同品种桃的真菌群

存在明显差异。 

 

 
 

图 4  真菌（属）水平 
Fig.4 Fungal (genus) level 

 
2.4  不同品种桃微生物群落的 α 多样性分析 

由表 3 和表 4 可知，各样本的 Coverage 均为 1，
说明测序对不同品种桃的样本细菌和真菌的覆盖率

均很高，符合其样品中微生物多样性分析的要求。表

3 说明，不同品种的桃样品 Chao 指数平均值大小关

系为 B＞C＞A，说明艳红桃（B）细菌的群落的丰富

度最高，玉屏黄桃（C）细菌的丰度次之；Shannon
指数和 Simpson 指数平均值大小关系均为 B＞C＞A，

说明镇远艳红桃的细菌多样性最高，而红桃的细菌多

样性最低。表 4 说明，不同品种的桃样品 Chao 指数

平均值大小关系为 B＞A＞C，说明镇远艳红桃（B）

真菌的群落的丰富度最高，镇远红桃（A）真菌的丰

度次之。Shannon 指数和 Simpson 指数平均值大小关

系均为 B＞C＞A，说镇远明艳红桃的真菌多样性最

高，而黄桃的真菌多样性次之。 

表 3  不同品种桃细菌群落的多样性分析 
Tab.3 Diversity analysis of endophytic bacterial  

communities in peach of different varieties 

分组 Chao Coverage Shannon Simpson

A1 134.375 1 1.906 0.616 

A2 171.4 1 1.362 0.43 

A3 120.667 1 0.766 0.193 

B1 710.714 1 5.714 0.893 

B2 603.125 1 4.019 0.763 

B3 734.167 1 4.14 0.712 

C1 315.143 1 3.007 0.684 

C2 257.667 1 1.203 0.277 

C3 229.429 1 2.795 0.687 

 
表 4  不同品种桃真菌群落的多样性分析 

Tab.4 Diversity analysis of endophytic fungal  
communities in peach of different varieties 

分组 Chao Coverage Shannon Simpson 

A1 34.000 1 2.509 0.785 

A2 28.000 1 2.690 0.796 

A3 49.000 1 2.624 0.781 

B1 67.000 1 2.782 0.801 

B2 52.250 1 2.436 0.775 

B3 71.000 1 4.120 0.860 

C1 31.000 1 2.525 0.786 

C2 39.500 1 3.138 0.853 

C3 37.000 1 2.602 0.791 

 

2.5  不同品种桃微生物群落的 β 多样性分析 

细菌群落主成分分析见图 5，其中第 1 主成分贡

献率为 73.19%，第 2 主成分贡献率为 17.77%，累计

贡献率为 90.96%。由此可以看出样品间细菌群落的

相似关系。主成分分析将 3 个品种的桃子很好地区分

开，说明构成不同品种桃细菌群落有明显差异。玉屏

黄桃（C）距离镇远红桃（A）最近，而距离镇远艳

红桃（B）较远，说明玉屏黄桃与镇远红桃的细菌群

落相似程度更高。真菌群落主成分分析见图 6，其中

第 1 主成分贡献率为 72.83%，第 2 主成分贡献率为

22.91%，累计贡献率为 95.74%，说明 2 个主成分可

以显示出样品真菌群落的相似关系。3 个品种的桃子

在主成分分析时能很好地区分开，说明构成不同品种

桃真菌群落有明显差异。玉屏黄桃（C）距离红桃（A）

最近，而距离艳红桃（B）较远，说明玉屏黄桃与镇

远红桃的真菌群落相似程度更高，这与不同品种桃细

菌菌群关系相似。 
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图 5  细菌群落主成分分析 
Fig.5 Principal component analysis of bacterial  

communities 
 

 
 

图 6  真菌群落主成分分析 
Fig.6 Principal component analysis of fungal  

communities 
 

3  结语 

文中通过高通量测序技术对不同品种桃微生物

菌群组成对比分析发现，镇远红桃的主要优势细菌属

为泛菌属、鞘氨醇单孢菌属和假单胞菌属，优势真菌

属为枝孢菌属、交链孢属和曲霉属；镇远艳红桃的

优势细菌属为拟杆菌属、布老特氏菌属和甲基杆菌

属，优势真菌属为链核盘菌属、枝孢菌属和交链孢

属；玉屏黄桃的优势细菌属为甲基杆菌属、鞘氨醇

单孢菌属和棒状杆菌属，优势真菌属为枝孢菌属、

链核盘菌属和交链孢属。此外，α 多样性分析表明

镇远艳红桃的真菌多样性最高，而玉屏黄桃的真菌

多样性次之，β 多样性分析表明构成不同品种桃群落

组成有明显差异，而玉屏黄桃与镇远红桃的群落组

成相似程度更高。该研究初步明确了贵州不同品种

桃果实的微生物多样性，为研发抑菌试剂奠定基础，

并为不同品种桃果实的绿色生产和贮藏保鲜提供理

论支撑。 
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