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摘 要：以碧香早和茗丰作为研究对象，采用高效液相色谱等方法测定茶叶中的化学成分，并运用高通量测序

技术对比分析不同茶树品种的鲜叶和根部的微生物群落。结果显示：碧香早和茗丰茶鲜叶的优势细菌门为

Proteobacteria、Bacteroidetes 等，优势细菌属为 Chryseobacterium、Sphingomonas、Rhizobium、Methylobacterium

和 Aureimonas 等；茶树根系中的优势细菌门主要是 Proteobacteria、Actinobacteria 和 Firmicutes 等，优势细菌属

为 Planococcaceae、Rhizobium 和 Sphingomona；碧香早叶片中内生菌群的丰富度高于茗丰的，茗丰根系中的内

生菌丰富度高于碧香早的；茶树根系内生细菌的多样性高于茶鲜叶的；茶树根和叶的内生菌 OTU 数少于土壤微

生物的；同源性分析表明，茶树叶片内生菌主要来源于叶表，而根部内生细菌主要来自土壤；茗丰鲜叶中的茶

氨酸、氨基酸、可可碱、咖啡碱、儿茶素、没食子儿茶素没食子酸酯、表没食子儿茶素没食子酸酯、麦芽糖含

量均显著高于碧香早的，碧香早鲜叶中的表没食子儿茶素、蔗糖含量和酚氨比显著高于茗丰的；相关性分析结

果显示，部分关键细菌属的相对丰度与茶叶中的部分化学成分的含量呈显著正相关或负相关，推测不同的内生

菌群可能参与了茶树品质成分的合成，从而影响茶叶的品质。 
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cultivars were analyzed by high throughput sequencing technology. The results included the predominant bacteria in the 

fresh leaves of Bixiangzao and Mingfeng tea were Proteobacteria, Bacteroidetes at the level of phylum and 

Chryseobacterium, Sphingomonas, Rhizobium, Methylobacterium and Aureimonas, etc. at the level of genus. The 

dominant bacteria in tea root were Proteobacteria, Actinobacteria and Firmicutes at the level of phylum, and 

Planococcaceae and Rhizobium and Sphingomonas at the level of genus. The abundance of endophytic bacteria in the 

leaves of Bixiangzao was higher than that of Mingfeng, while the abundance of endophytic bacteria in the roots of 

Mingfeng was higher than that of Bixiangzao. The diversity of endophytic bacteria in tea roots was higher than that in 

fresh tea leaves. The number of endophytic bacteria OTU in tea roots and leaves was less than that of soil 

microorganisms. Homology analysis showed that the endophytic bacteria mainly came from the leaf surface, while the 

root endophytic bacteria mainly came from the soil. The contents of theanine, amino acid, theobromine, caffeine, 

catechin, gallocatechin gallate, epigallocatechin gallate and maltose in fresh leaves of Mingfeng were significantly 

higher than those of Bixiangzao, while the contents of epigallocatechin, sucrose and phenolamine ratio in fresh leaves 

of Bixiangzao were significantly higher than those of Mingfeng. Correlation analysis showed that the numbers of some 

key bacteria genera were significantly positively or negatively correlated with the contents of some chemical 

components in tea, suggesting that different endophytic bacteria might be involved in the synthesis of quality 

components of tea trees, thus affecting the quality of tea. 

Keywords: tea tree; endophytic bacteria; rhizosphere soil bacteria; chemical components; tea quality 

 

茶树内生细菌分布于茶树的不同组织和器官[1–3]，

如根系、叶片和茎，形成了一个复杂而协调的内生

微生物群落[4–6]。不同地区和品种茶树的内生细菌存

在差异，不同器官和组织中内生菌的种类和数量也

有一定的差异[7]。汪立群等[8]分离 2 个茶树品种的

内生细菌，发现 Herbaspirillum 为绝对优势种群，

其次为 Staphylococus、Acinetobacter、Burkholderia、

Geobacillus 和 Microbacterium。朱育菁等[9]对采自

福建宁德的大白毫和福云六号茶叶进行内生菌的

分离，共分离到 16 株细菌，分别属于红杆菌属

(Rhodobacter)、微杆菌属(Microbacterium)、根瘤菌

属(Rhizobium)和贪噬菌属(Variovorax)。黄晓琴等[10]

通过对茶树内生菌的筛选，获得了对冰核细菌具有

拮 抗 作用 的内 生芽孢 杆 菌属 菌株 (Bacillus 

amyloliquefaciens)。戴清良[11]研究发现，内生炭疽

菌在茶树枝条和叶片中分布较多，而在茎、根、花

和果实等部位分布较少。 

有关茶树内生菌的研究主要集中在茶树根际

微生物的组成、影响因素及对茶树生长的影响等方

面。研究[12]表明，茶树根际微生物包括细菌、真菌

和放线菌等，对茶树的生长和茶叶品质有影响。高

旭辉[13]发现，VA 菌根可提高茶树对磷的吸收，促

进生长，影响茶叶的叶绿素和咖啡碱含量。茶树根

际微生物可提高茶树的抗逆性，部分真菌与植物根

系形成联合共生体，有助于提高植物在恶劣环境下

的抵抗力[14–15]。除根际土壤外，茶叶表面也是茶树

内生菌的重要来源[16–17]。ARNOLD 等[18]研究表明，

茶树叶片内生真菌通过空气沉降或雨水黏附在叶

片上，并侵入植物组织。DALLING 等[19]认为茶树

内生菌可能是茶树内在的。 

目前茶树内生菌的来源及其与茶叶品质的关

系尚不明确。鉴于此，本研究以碧香早和茗丰为材

料，采用微生物测序对比分析 2 个茶树品种根和叶

的内生细菌的种群结构，以期了解茶树内生菌的分

布特征和来源，并通过相关性分析，研究优势内生

细菌与茶叶品质成分的关系，以期为利用内生菌提

高茶叶品质提供依据。 

1 材料与方法 

1.1 材料 

选择 3 年生、管理方式和长势一致的茶树品种

碧香早和茗丰茶树各 15 株，于 2019 年 5 月，每株

采集完全展开的第 3 叶作为茶鲜叶样品，同时采集

茶树根系和根际土壤样品。 

1.2 方法 

1.2.1 茶树各部位样品处理 

将茶鲜叶浸泡于无菌 PBS 溶液，以 180 r/min

的速度孵育 20 min，重复 3 次，分别收集洗涤液和

茶鲜叶；3 次洗涤液混合后用 0.2 μm 滤膜过滤，收

集滤液用于提取茶鲜叶表面微生物的总 DNA。除去

树根的粘附土壤，用无菌水和 70%无菌乙醇洗涤树

根。将经表面无菌化处理的茶鲜叶和根速冻后研磨

成粉，用于提取茶树鲜叶和根内生细菌的 DNA。提

取的 DNA 置于–80 ℃冰箱保存，备用。 
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1.2.2 化学成分的检测 

参照 GB/T 8304—2013[20]测定茶鲜叶水分含

量；参照 GB/T 8305—2013[21]测定水浸出物含量；

参照 GB/T 8313—2018[22]测定茶多酚含量；参照

GB/T 8314—2013[23]测定游离氨基酸含量；采用蒽

酮比色法测定可溶性糖含量；采用 HPLC 测定

EGGC(表没食子儿茶素没食子酸酯)、EGC(表没食

子儿茶素)、ECG(表儿茶素没食子酸酯)、EC(表儿

茶素)、GCG(没食子儿茶素没食子酸酯)、DL–C(儿

茶素)、没食子酸和 3 种生物碱(咖啡碱、可可碱和

茶碱)的含量。检测条件：色谱柱为 ECOSIL C18；

流动相 A 为超纯水，流动相 B 为 N,N–二甲基甲酰

胺、甲醇、冰醋酸(体积比为 39.5∶2∶1.5)；检测波

长为 278 nm；柱温 30 °C；流速 1 mL/min；进样体

积 10 μL。梯度洗脱：0 min，91%A，9%B；10 min，

86%A，14%B；15 min，77%A，23%B；27 min，

64%A，36%B；31 min，64%A，64%B；32 min，

91%A，9%B；34 min，停止。 

4 种糖组分(果糖、葡萄糖、麦芽糖和蔗糖)的检

测条件：色谱柱 Alltech chrom Prevail Carbohydrate 

ES (4.6 mm×250 mm，5 μm)；上样量为 10 μL；柱

温 35 °C；流速 1.0 mL/min；漂移管温度 90 °C ；

气流 2 L/min；A 相为水，B 相为乙腈。等梯度洗脱。 

1.2.3 样品总 DNA的提取、测序和生物信息学分析 

采用 Fast DNA Spin Kit For Soil 试剂盒提取茶

鲜叶、叶表、茶树根及根际土壤中的微生物总 DNA；

采用 NanoDrop 2000 检测 DNA 的浓度与纯度；采

用 1%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 的完整性。质控合

格后，采用两步法对微生物在 16S rDNA V3、    

V4 可变区进行 PCR 扩增，扩增引物为 799F(5'– 

AACMGGATTAGTAGATACCCKG–3')、1392R(5'–A 

CGGGCGGTGTGTRC–3')、1193R(5'–ACGTCATCC 

CCACCTTCC–3')，利用 PCR 产物进行荧光定量。

最后将不同样品的 PCR 产物等质量混匀，委托上海

美吉生物医药有限公司进行 Illumina 测序，平台为

Miseq–PE300。测序分为碧香早鲜叶组(BZX)、碧香

早叶表组(BZM)、碧香早树根组(BZR)、碧香早根

际土壤组(BZ)、茗丰鲜叶组(MFX)、茗丰叶表组

(MFM)、茗丰树根组(MFR)、茗丰根际土壤组(MF)。

每组 3 次重复。 

测序完成后，采用 QIIME 平台(1.90 版本)对数

据进行质控过滤，筛选出有效序列。按照 97%相似

性对非重复序列进行OTU聚类。利用RDP classifier

对代表序列进行物种分类注释，评估茶树微生物丰

富度与多样性。运用 RDP classifier 贝叶斯算法对

97%相似水平的 OTU 代表序列进行分类学分析，分

别在门和属水平统计各样本的群落组成。 

1.3 数据统计与分析 

采用 R 语言、GraphPad Prism 9.0 软件进行统
计分析和作图；多组间数据分析先进行 ANOVA 单
因素方差分析，再进行 Fisher 的 LSD 检验，以 P < 

0.05 为有统计学意义。 

2 结果与分析 

2.1 不同品种茶树优势内生细菌的多样性 

对碧香早和茗丰的鲜叶、叶表、根系和根际土
壤进行 16S rRNA 高通量测序，得到了 204 912 条
有效序列，平均每个样品 8538 条序列。以 97%的
序列相似度为阈值，共检测到 943 个内生细菌操作
性分类单元(OTU)。这些细菌涵盖了 24 个门、40

个纲、92 个目、188 个科和 517 个属。 

对碧香早和茗丰叶片和根系中的内生菌进行
Shannon 指数和 Ace 指数分析(图 1–a、图 1–b)，发 

     
MFX  MFM MFR MF BZX BZM BZR BZ 

    组别 

 
MFX  MFM MFR MF BZX BZM BZR BZ 

    组别 

        
MFX  MFM MFR MF BZX BZM BZR BZR 

                  组别 

“*” “****”分别示 0.05、0.000 1 水平不同组间的差异有统计学意义。 

图 1 茶树各组织细菌 α多样性指数 

Fig.1 α diversity index of bacterial populations in various 

tissues of tea plant 
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现它们的丰富度和均匀度都低于土壤微生物的；碧

香早叶片中内生菌群的丰富度高于茗丰的，茗丰根

系中的内生菌丰富度高于碧香早的；茗丰根际土壤

中的细菌丰富度与多样性最高。由图 1–c 可知，碧

香早茶鲜叶的内生菌 OTU 数(139) 略高于茗丰茶

鲜叶的(110)；茗丰的内生菌 OTU 数(368)高于碧香

早树根的(218)；茶树根和叶的内生菌 OTU 数少于

土壤微生物的。3 种分析结果一致。 

基于 OTU 的 PCoA、PLS–DA 和 NMDS 的分

析结果(图 2–a、图 2–b、图 2–c)，可以看出：土壤、 

 

a 茶树各组织细菌的 PCoA 分析结果；b 茶树各组织细菌的 PLS–DA 分析结果；c 茶树各组织细菌的 NMDS 分析结果；d 茶树各组织细菌

的 t 检验分析结果；e 茶树各组织细菌的层级聚类分析结果；“*” “**” “***”分别示 0.05、0.01、0.001 水平，不同组间存在显著性差异。 

图 2 茶树各组织细菌 β多样性 

Fig.2 Analysis results of β diversity of bacterial populations in various tissues of tea plant 
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根系、茶叶和叶表微生物在 PCA1 方向上明显分离，

同时茶树叶片和根系微生物在 PCA2 方向上也呈现

分离趋势。表明叶表、茶叶和根部微生物的内生菌

差异显著，且茶树内生细菌与土壤微生物之间的差

异也显著。经 t 检验(图 2–d)发现，根际微生物数明

显高于叶表微生物数。层级聚类结果(图 2–e)显示，

茶鲜叶内生菌的结构与叶表微生物的接近，而根际

内生菌的结构与土壤微生物的更为接近。 

2.2 不同品种茶树优势内生细菌的差异性 

结果表明，2 品种茶树内生菌群落组成结构因组

织部位的不同而呈现一定差异，部分细菌门的相对

丰度差异较大。在茗丰茶鲜叶中，Proteobacteria 的

相对丰度为 44.60%，Bacteroidetes 为 48.6%，

Actinobacteria 为 5.72%，Acidobacteria 为 0.02%，

Firmicutes 为 0.97%；在碧香早鲜叶中，Proteobacteria

的相对丰度为 66.78%，Bacteroidetes 为 26.7%，

Actinobacteria 为 5.94%，Firmicutes 为 0.46%。可见，

茗丰和碧香早茶鲜叶的优势内生菌主要是

Bacteroidetes、Proteobacteria 等细菌门。在茗丰茶树

根中， Proteobacteria 的相对丰度为 71.27%，

Bacteroidetes 为 1.75%，Actinobacteria 为 19.88%，

Acidobacteria 为 1.51%，Firmicutes 为 4.75%；碧香

早根系中 Proteobacteria 的相对丰度为 57.95%，

Bacteroidetes 为 6.56%，Actinobacteria 为 20.32%，

Acidobacteria 为 0.52%，Firmicutes 为 14.25%。2 个

品种茶树根系优势细菌门是 Proteobacteria 、

Actinobacteria 和 Firmicutes 等。总体上，茶树根系

的内生细菌多样性高于茶鲜叶。 

茗丰和碧香早的内生细菌多样性相似，但两者

内生细菌种群的属组成结构存在差异。碧香早根系

内生菌主要包括Morganella(17.55%)、Planococcaceae 

(12.54%)、Rhizobium(6.52%)、Acidovorax(6.71%)、

Curtobacterium(7.09%)、Chryseobacterium(6.10%)、

Methylobacterium(4.79%)、Sphingomonas(4.68%)；

而茗丰根系内生菌主要包括 Roseomonas (11.52%)、

Massilia(8.51%)、Planococcaceae(7.39%)、Rhizobium 

(7.16%)、Sphingomonas(4.71%)、Pseudomonas(3.24%)、

Propionibacterium(3.02%)和 Ralstonia(3.35%)。可

见，Planococcaceae、Rhizobium 和 Sphingomonas

为 2 个品种茶树根系中的优势菌属。碧香早茶鲜叶

内生细菌主要包括 Chryseobacterium(26.55%)、

Methylobacterium(15.34%)、Sphingomonas(19.52%)、

Aureimonas(7.87%)、Rhizobium(5.97%)和 Acidovorax 

(3.95%)等 6 个属，占内生细菌总数的 79.20%；

茗丰鲜叶中 Methylobacterium、Sphingomonas、

Aureimonas、Rhizobium、Chryseobacterium、Devosia

和 Herbaspirillum 的相对丰度分别为 5.11%、

10.72%、2.14%、5.36%、48.61%、6.20%和 3.25%。

由 此可 见， 茶树 鲜叶 中的 优势 细菌 属为

Chryseobacterium 、 Sphingomonas 、 Rhizobium 、

Methylobacterium 和 Aureimonas 等。 

2.3 不同品种茶树优势内生细菌的同源性 

运用共生网络进行茶树内生菌与环境的同源

性分析，结果(表 1)显示，茶树不同部位的内生菌种

类存在差异。碧香早根际土壤和叶表内生细菌的

OTU 数分别为 49 个和 35 个，占内生细菌 OTU 总

数的 22.17%和 15.84%；而在茗丰的根系中，64.67%

的内生细菌来源于根际土壤；表明茶树根系中的内

生细菌主要来自根际土壤。碧香早和茗丰的叶表内

生细菌 OTU 数量均高于根际土壤的，表明鲜叶中

的优势内生细菌主要来源于叶表。内生菌和环境菌

在属和 OTU 水平上的共生网络分析结果(图 3)显

示，2 品种的茶鲜叶的内生菌与叶表微生物有更多

的交点，且距离更近；茶树根中的内生菌与土壤微

生物有更多的交点，距离更近。表明茶鲜叶中的内

生细菌主要来源于叶表，根系中的内生细菌主要来

源于土壤。 

表 1 茶树不同部位内生细菌与叶表和根际细菌 OTU 来源数 

Table 1 Number of OTU sources of endophytic bacteria, leaf 

surface bacteria and rhizosphere bacteria in different 

parts of tea plant 

品种 部位 
不同来源的 OTU 数 不同来源 OTU 比例/% 

叶表 根际 叶表 根际 

碧香早 根系 35  49 15.84 22.17 

 叶片 38  23 26.95 16.31 

茗丰 根系 17 238  4.62 64.67 

 叶片 23  21 20.72 18.92 
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a 属水平共现性分析结果；b OTU 水平共现性分析结果；网络中节点代表样本节点与物种节点(细菌种群)；样本节点与物种节点的连线代表

样本中包含该物种；图中显示的连接物种为平均丰度大于 1 的样本与物种。 

图 3 茶树根和叶内生细菌与环境细菌的共现性 

Fig. 3 Analysis results of co-occurrence of endophytic bacteria of tea tree roots and leaves and environmental bacteria  
 

2.4 茗丰和碧香早茶鲜叶的常规化学成分 

从表 2 可以看出，茗丰鲜叶中茶氨酸、氨基酸、

可可碱、咖啡碱、D–LC、EGCG、GCG 和麦芽糖

含量均显著高于碧香早的；碧香早鲜叶中 EGC、蔗

糖含量和酚氨比显著高于茗丰的；2 个品种的没食

子酸、EC、ECG、茶多酚、果糖和葡萄糖含量均无

显著差异；此外，2 个品种的鲜叶中均未检测到茶碱。 

表 2 茗丰和碧香早茶鲜叶的常规化学成分相对含量 

Table 2 Relative contents of conventional chemical components in fresh leaves of Mingfeng and Bixiangzao tea         % 

品种 茶氨酸 氨基酸 可可碱 茶碱 咖啡碱 没食子酸 D–LC EC EGC 

碧香早 0.510±0.002 2.69±0.002 0.132±0.001 — 2.215±0.002 0.060±0.001 0.600±0.001 0.559±0.003 3.630±0.002 

茗丰 (0.640±0.001)* (2.96±0.005)* (0.165±0.001)* — (2.694±0.003)* 0.062±0.002 (0.725±0.001)* 0.526±0.001 (3.435±0.004)* 
 

品种 EGCG GCG ECG 茶多酚 酚氨比 果糖 葡萄糖 蔗糖 麦芽糖 

碧香早 5.616±0.006 1.756±0.002 1.133±0.001 17.588±0.119 16.285±0.05 0.150±0.001 0.857±0.001 2.182±0.003 1.271±0.005 

茗丰 (6.489±0.008)* (2.378±0.004)* 1.161±0.001 17.749±0.157 (13.147±0.08)* 0.171±0.001 0.853±0.001 (1.899±0.004)* (1.534±0.002)* 

“*”示同一指标品种间的差异有统计学意义(P＜0.05)。 
 

2.5 茶树叶片优势内生细菌的功能预测 

通过 PICRUSt 对茶鲜叶内生细菌种群进行功

能预测，结果(图 4–a、图 4–b)显示，茶树内生细菌

富集的通路主要包括氨基酸、碳水化合物、核苷酸

和脂肪酸的转运和代谢以及辅酶转运与代谢、次级

代谢产物的生物合成、能量产生与转换等，表明茶

树组织中内生细菌代谢功能丰富。 

对茶叶品质化学成分与优势内生细菌进行相

关性分析，结果(图 5)显示， Devosia、Sphingomonas、

Chryseobacterium、Microbacterium、Acidovorax、

Rhizobium和Herbaspirillum等细菌属的相对丰度与

茶叶中的氨基酸总量以及茶氨酸、麦芽糖、没食子

酸、可可碱、咖啡碱的含量呈显著正相关；

Enterococcus 、 Ralstonia 、 Bradyrhizobium 和

Burkholderia-Paraburkholderia 等细菌属的相对丰

度与茶叶中的氨基酸总量以及茶氨酸、麦芽糖、没

食子酸、可可碱、咖啡碱的含量呈显著负相关，与

蔗糖和葡萄糖含量呈显著正相关。此外，
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Methylobacterium 的相对丰度与茶叶中的多酚和儿

茶素组分 EGC、EC、EGCG、ECG 等含量呈显著

正相关，而 Streptococcus 和 Ralstonia 等细菌属的相

对丰度与这些组分含量呈显著负相关。推测不同的

优势内生菌种群可能参与了茶树中化学成分的合

成与代谢。 

 

 
a  茗丰鲜叶内生细菌的功能预测；b  碧香早鲜叶内生细菌的功能预测。 

图 4 茶鲜叶内生细菌的功能预测 

Fig.4 Function prediction of endophytic bacteria in fresh tea leaves 
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“*” “**” “***”分别示 0.05、0.01、0.001 水平相关性显著。 

图 5 茶叶内生菌与茶叶主要化学成分的相关性 

Fig.5 The correlation analysis results between endophytic bacteria and main chemical components of tea leaves 
 

3 结论与讨论 

目前已分离到的植物内生细菌约有 120 多种，

涵盖了 54 个属[24–27]。不同植物包含的内生细菌存

在差异。本研究发现 Planococcaceae、Rhizobium 和

Sphingomonas等是碧香早和茗丰 2个茶树品种根系

中的优势细菌属；Chryseobacterium、Sphingomonas、

Rhizobium、Methylobacterium 和 Aureimonas 等细菌

属在 2 个茶树品种的鲜叶中广泛存在。 

不同植物和不同内生菌群的来源也存在差异。

相比在无菌环境中生长的植株，在土壤中生长的植

株具有更多的内生菌多样性[28]。本研究分析了 2 个

茶树品种的内生细菌群落与根际土壤和叶面的内

生细菌群落的来源。结果显示，茶鲜叶内生细菌大

部分来自叶表的一些细菌群落。茶树作为多年生木

本植物，具有较长的生长周期，这使得经空气传播

的细菌通过植物表皮进入植物的机会增加，茶叶中

内生细菌的组成可能更易受空气环境的影响。茶树

的根部直接接触土壤环境，土壤中的一些细菌群有

更多的机会进入茶树根部，并扩散到茎或其他部

位。对比门和属水平的细菌多样性，结果显示，叶

片内生细菌与叶表面微生物相似，根际内生细菌与

土壤微生物相似，茶树叶片内生菌与土壤微生物的

组成存在差异，说明土壤微生物对茶树叶片内生菌

的影响相对较小。 

茶树是富含次级代谢产物的多年生常绿木本

植物，包括茶多酚、儿茶素、咖啡碱、茶氨酸等。

内生菌存在于宿主植物中，可参与宿主植物的次生

代谢途径，诱导合成多种代谢产物[29–31]。本研究发

现，茶鲜叶内生菌参与了部分关键通路，包括氨基

酸、碳水化合物、核苷酸和脂肪酸的转运和代谢以

及次级代谢产物的生物合成、能量产生与转换等。

在关键内生细菌与茶叶品质化学成分的相关性分

析中发现，部分关键细菌属的相对丰度与茶叶中的

部分化学成分的含量呈显著正相关或负相关，推测

茶叶内生菌对茶叶风味物质的形成起到一定的作用。 
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