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摘  要：花青素又称为花色素，是植物黄酮类次生代谢产物。大量研究表明，花青素在调控植物的抗逆反应中起着重

要作用，但花青素是否影响植物的叶际细菌仍未知。为探究叶片花青素与叶际细菌间的相关性，本研究以花青素含量

高的紫色象草（Pennisetum purpureum cv. Purple, Purple）及花青素含量低的矮象草（P. purpureum cv. Mott, Mott）为研

究材料，通过对叶片花青素含量进行定量分析，利用 16S rRNA 高通量测序对其叶际细菌群落结构及相对丰度进行分析，

比较紫色象草和矮象草叶际细菌群落结构的差异性。结果表明：紫色象草叶片的花青素含量是矮象草的近 20 倍。紫色

象草和矮象草的叶际细菌 α多样性无显著差异，但是 β多样性差异较大。操作分类单元（operational taxonomic unit, OTU）

水平的相对丰度主成分分析结果表明，紫色象草和矮象草的叶际细菌群落组成呈显著差异。与矮象草相比，紫色象草

叶内生变形菌门（Proteobacteria）和拟杆菌门（Bacteroidetes）的相对丰度更高。在叶表附生微生物中，紫色象草中的

异常球菌-栖热菌门（Deinococus-Thermus）相对丰度更高，而矮象草的拟杆菌门和厚壁菌门（Firmicutes）相对丰度更

高。OTU 水平的微生物群落组成分析（analysis of composition of microbiomes, ANCOM）、属水平的相对丰度差异分析

及其与花青素含量的相关性分析结果显示，2 种象草叶表面的甲基杆菌属（Methylobacterium）、Unclassified_ Methy-

lobacteriacea）和异常球菌属（Deinococcus）的相对丰度与其花青素含量呈正相关，且紫色象草中的相对丰度显著高于

矮象草。综上，紫色象草和矮象草叶表面附生细菌群落存在显著差异。本研究探索了不同花青素含量象草叶际细菌群

落的差异性，为研究紫色象草的优异饲用价值提供新思路，为解析植物次生代谢物与叶际微生物的关系提供理论依据。 
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Abstract: Anthocyanins, also called anthocyans, are a group of plant secondary metabolites of flavonoid derivatives. 

Anthocyanins play an important role in mediating plant stress responses. However, whether anthocyanins are also in-
volved in regulating phyllosphere bacterial communities remains unknown. To evaluate the differences of phyllosphere 

bacterial communities in plants with different anthocyanin contents, this study analyzed the phyllosphere bacterial 
communities of two cultivars of elephant grass with contrasting anthocyanins content, Pennisetum purpureum cv. Purple 
(Purple) with a high amount of anthocyanins and P. purpureum cv. Mott (Mott) with relatively low anthocyanins. The 

anthocyanins content determination results showed that the anthocyanins content in Purple leaves was nearly 20 times of 
that in Mott leaves. High throughput sequencing of 16S rRNA and analysis of the microbiome community indicated that 
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though alpha diversity was not significantly changed, the bacterial communities of Purple was significantly different 

from that of Mott. In Purple, the relative abundance of endopphytic Proteobacteria and Bacteroidetes, and epiphytic 
Deinococus-Thermus were significantly increased, whereas epiphytic Bacteroidetes and Firmicutes were significantly 

decreased. The composition of microbiomes (ANCOM) at the OTU level, the relative abundance analysis at the genus 
level and correlation analysis between epiphytes and anthocyanins showed that the relative abundance of Methylobacte-
rium, Unclassified Methylobacteriaceae and Deinococcus, which showed a significant positive correlation with antho-
cyanins content, were significantly increased in the episphere of Purple. In summary, the phyllosphere bacterial com-

munities were significantly different between Purple and Mott. The findings from this work would provide new insights 
into the understanding of the superior forage value of P. purpureum cv. Purple, and lay a foundation to further investi-

gate the mechanism of how plant secondary metabolism products regulate phylloshpere microorganisms. 
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定殖于叶际（phyllosphere，植物地上部分）

的 细 菌 和 真 菌 等 微 生 物 被 称 为 叶 际 微 生 物

（phyllosphere microorganisms），其中以细菌的丰

度最大[1-4]。依据定殖位置的不同，可将叶际微生

物分为两类，一类是附生在植物表面的微生物，

称为附生微生物（epiphytes）；另一类是定殖于植

物内部的微生物，称为内生微生物（endophytes）[5]。

研究表明，附生微生物的丰度和丰富度远大于内

生微生物，而内生微生物与植物细胞的关系较附

生微生物更密切[6]。叶际微生物主要来源于土壤，

部分来源于空气[7-9]。对于微生物来说，叶际并不

是一个稳定的环境，其组成受环境因素的影响，

这些因素包括气候、土壤类型、地理位置、温度、

光照和湿度等[10-12]。此外，宿主植物的基因型、

年龄以及宿主植物内部的次生代谢物也会对叶际

微生物群有较大影响[13-15]。 

多项研究表明，植物叶片内部的次生代谢产物

和有机挥发物会影响叶际微生物群落的构成[15-18]。

黄酮类化合物——花青素是植物体内重要的水溶

性次生代谢产物，影响植物果实、花朵和叶片的

颜色[19]。花青素具有参与植物体内非生物胁迫和

生物胁迫抗逆反应，减轻植物受环境、病害的伤

害等功能[20-21]。此外，花青素还具有抗氧化、抗

癌、软化血管和降低血糖等多种功效，具有极高

的药用价值，已广泛应用于医药领域[22]。目前对

花青素合成及调控的分子机制已有较为深入的研

究[19, 22]，但植物中的花青素对植物叶际微生物群

落是否产生影响有待进一步研究。 

象草（Pennisetum purpureum）是狼尾草属多

年生草本植物，广泛种植于热带亚热带地区[23]。

象草具有产量高、生长速度快等特性，常用作饲

料、青贮饲料、生物乙醇和纸张的原料以及生态

修复等[23]。紫色象草（P. purpureum cv. Purple）

叶片为紫色，其叶片较矮象草（P. purpureum cv. 

Mott）富含多种花青素[24]。因花青素的诸多优点，

紫色象草被视为比绿色象草更佳的饲用品种[25-26]。 

本研究采用 16S rRNA 高通量测序技术对紫

色象草和矮象草的叶际细菌群落进行比较分析，

从细菌多样性、群落结构等方面对比紫色象草和

矮象草叶际细菌群落，探究不同花青素含量的象

草叶际细菌的差异性，为花青素与植物叶际微生

物群落相互作用的研究和实际利用提供理论支持。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

供试材料为摩特矮象草（P. purpureum cv. 

Mott，Mott）和紫色象草（P. purpureum cv. Purple, 

Purple），种植于广东省广州市华南农业大学草业

科学系引种园（23°10'N, 113°22'E），2 种象草种

植距离约为 4 m。 

1.2  方法 

1.2.1  象草叶片花青素含量测定  用 0.1%盐酸-

甲醇溶液配制矢车菊素 -3-O-葡萄糖苷（Sigma- 

Aldrich，#52976）的标准溶液，浓度分别为 20.0、

12.5、10.0、5.0、2.5 mg/L。使用分光光度计 Nano-

Photometer NP80（implen）测 530 nm 处吸光度，

得出标准曲线。 

称取 1 g 象草叶片用于花青素浓度测定。低温

破碎叶片组织后，加入 10 mL 0.1%盐酸-甲醇溶液，

震荡后超声 5 min，4 ℃避光保存过夜。5000 r/min

离心 10 min，取上清液，加入 5 mL 氯仿及 5 mL 

ddH2O，摇匀后 5000 r/min 离心 10 min，取上层

红色液体，测 530 nm 处 OD 值，依据标准曲线计

算样品花青素浓度。 
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1.2.2  象草叶际微生物取样  于 2022年 6月在华

南农业大学草业科学系引种园采集象草样本，选

取长势一致的象草作为试验材料，每株象草作为

一个独立生物学重复，每种材料设置 5~7 个生物

学重复。将所取叶片组织浸没于无菌磷酸盐缓冲

液（phosphate-buffered saline，PBS）中，室温震

荡洗涤 20 min，收集液体并重复 1 次。取出植物

组织，加入无菌 PBS，超声洗涤 10 min，收集上

述洗涤液，于 0.22 μm 滤膜过滤，滤膜保存于

–80 ℃，用于提取叶表面附生微生物 DNA。剩余

植物组织使用 5%次氯酸钠溶液浸泡 5 min，无菌

水漂洗 3 次后储存于–80 ℃，用于提取叶内生微

生物总 DNA。 

1.2.3  扩增子文库构建及测序  选用 FastDNA® 

SPIN Kit for soil（MP Biomedicals）试剂盒提取样

本 DNA。使用引物 799F（5′-AACMGGATTAGATA 

CCCKG-3′）、1193R（5′-ACGTCATCCCCACCTT 

CC-3′）和 1392R（5′-ACGGGCGGTGTGTRC-3′）

对细菌 16S rDNA V5~V7 区域进行巢式扩增。第

一轮 PCR 扩增使用引物 799F 和 1392R，程序为：

经 95 ℃ 3 min 预变性后，95 ℃变性 30 s；55 ℃

退火 30 s，72 ℃延伸 30 s 进行 27 个循环扩增，，

然后 72 ℃稳定延伸 10 min。第一轮扩增产物使用

AxyPrep DNA Gel Extraction Kit（Axygen Bio-

sciences）回收纯化后作为第二轮 PCR 反应的模

板。第二轮 PCR 使用引物 799F 和 1193R，除循

环数变更为 13 外，其余程序同第一轮 PCR。PCR

反应体系为：5×TransStart FastPfu 缓冲液 4 μL，

2.5 mmol/L dNTPs 2 μL，上游引物（5 μmol/L）

0.8 μL，下游引物（5 μmol/L）0.8 μL，TransStart 

FastPfu DNA 聚合酶 0.4 μL，模板 DNA 10 ng，用

ddH2O 补足至 20 μL，每个样本 3 个重复。将同

一样本的 PCR 产物混合后使用 2%琼脂糖凝胶纯

化回收 PCR 产物。纯化后的 PCR 产物使用 2%琼

脂糖凝胶电泳进行质量检测，并检测 DNA 浓度。

PCR 产物质量及浓度合格后，使用 NEXTFLEX 

Rapid DNA-Seq Kit 进行建库，利用 Illumina 公司

的 Miseq PE300 平台进行测序。 

1.2.4  生物信息学分析  测序所得原始数据使用

QIIME2-2022.2 平台进行质量过滤和分类学分析[27]。

利用 DADA2 软件去除引物，对序列进行质量过滤

和校正，鉴别出操作分类单元（operational taxo-

nomic units，OTU）的代表序列，生成 OTU 表[28]。

每个 OTU 的代表序列使用 Greengenes（13_8）数

据库进行分类学注释。依据 OTU 表，使用 QIIME2

软件计算出样本 α 多样性的 Shannon 多样性指数

和 Faith 系统发育多样性指数；使用 QIIME2 软件

构建样本间的 Bray-Curtis 距离矩阵，基于该矩阵

进行主成分分析（PCoA），并使用非加权组平均

法（UPGMA）对样本进行聚类分析。通过置换多

元方差分析（permutational multivariate analysis of 

variance，PERMANOVA）计算微生物群落结构的

差异以及微生物群落组成分析（analysis of com-

position of microbiomes，ANCOM）探究样本间

OTU 的差异[29-30]。利用 OriginPro 2022b 软件中的

Welch’s t 检验分析属水平相对丰度的差异，通过

Spearman相关性分析检验属水平相对丰度与花青

素含量的相关性，并绘制柱状图。 

2  结果与分析 

2.1  象草花青素含量定量分析 

紫色象草与矮象草的叶型相似，但颜色差异

很大。由于花青素的积累，紫色象草的叶片正面

和背面均为紫色，而矮象草叶片整体为绿色（图

1A，图 1B）。为进一步探究 2 种象草叶片花青素

含量的差异，分别对 2 种象草叶片的花青素含量

进行定量分析。结果表明，紫色象草叶片中的花

青素含量为 (150.15±3.41)μg/g，矮象草为 (7.80± 

0.29)μg/g，2 种象草叶片花青素含量呈极显著差

异（P<0.001），紫色象草叶片中的花青素含量是

矮象草的近 20 倍（图 1C）。 
 

 
 

A：叶片正面；B：叶片背面；左侧为矮象草，右侧为紫色象草。

C：叶片花青素含量，**表示差异极显著（P<0.001）。 
A: The front leaves; B: The back of leaves; On the left is  

P. purpureum cv. Mott, on the right is P. purpureum cv. Purple.  
C: Anthocyanins content of leaves. ** indicates extremely signifi-

cant difference (P<0.001). 

图 1  象草叶片表型及花青素含量 
Fig. 1  Phenotype and anthocyanins content of  

elephant grass leaf 
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2.2  象草叶际细菌 α多样性分析 

采用 16S rRNA 测序技术对 2 种象草叶片表

面附生细菌及叶片内生细菌群落进行分析，共得

到 2 994 242 条 reads，经分析得到 26 门、45 纲、

76 目、120 科、155 属和 881 个 OTU。Shannon 

指数是反映物种丰富度和均匀度的一个均匀指

标；Faith 系统发育多样性指数反映群落的丰富

度。本研究利用这 2 个指数在 OTU 水平分别对两

类样本进行 α 多样性分析。结果表明，紫色象草和

矮象草同一区室的 α 多样性均无显著差异（图 2）。 
 

 
 

图 2  叶际细菌群落的 α 多样性指数 
Fig. 2  Alpha diversity index of phyllosphere bacterial communities 

 

2.3  象草叶际细菌 β多样性分析 

为进一步探究花青素对象草叶际细菌群落结

构的影响，根据 OTU 水平的相对丰度，对紫色象

草和矮象草的叶际细菌群落进行主成分分析（图

3A）。主成分 1 解释度为 40.48%，主成分 2 解释

度为 19.29%，总解释度为 59.77%。其中，叶表

面附生细菌样本和叶内生细菌样本在 X 轴（主成

分 1）出现分离。进一步分析 2 种象草的叶际细

菌群落发现，2 种象草叶片内部细菌样本距离较

近，而叶片表面附生细菌样本在 Y 轴（主成分 2）

出现分离，紫色象草和矮象草样品明显分开。使

用非加权组平均法（unweighted pair-group method 

with arithmetic means, UPGMA）对叶际细菌样本

进行聚类分析也得出相似结果：所有样本可以聚

类为 3 个分支，分支 1 包含所有叶片内部细菌样

本，分支 2 为紫色象草表面细菌样本，分支 3 为

矮象草表面细菌样本（图 3B）。此外，通过置换

多元方差分析（permutational multivariate analysis 

of variance, PERMANOVA）发现，2 种象草叶片

表面附生细菌样本的差异较叶片内生细菌更显著

（表 1）。以上结果显示，紫色象草和矮象草叶表

细菌群落存在较大差异。 
 

 
 

A：基于 Bray-Curtis 的主成分分析，圆圈表示样本 95%置信区间；B：基于 UPGMA 的聚类分析。 
A: Principal component analysis (PCoA) based on Bray-Curtis, the circle indicates the 95% confidence interval of the sample;  

B: Cluster analysis based on UPGMA. 

图 3  象草叶际细菌 β多样性分析 
Fig. 3  Beta diversity analysis of elephant grass phyllosphere bacteria 
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表 1  PERMANOVA 评估花青素含量对 

细菌群落结构的影响 
Tab. 1  Effects of anthocyanins on bacterial community 

structure assessed by PERMANOVA 

区室 
Compartment 

配对比较 
Pairwise 

comparison 
F 

决定系数
R2 

P 

叶内部 Purple vs Mott 2.422 480 0.232 428 0.011*

叶表面 Purple vs Mott 9.974 927 0.475 564 0.002**

注：*表示差异显著（P<0.05）；**表示差异极显著（P<0.01）。 
Note: * indicates significant difference (P<0.05); ** indicates 

extremely significant difference (P<0.01). 

 
2.4  象草叶际细菌组成分析 

为解析象草叶际细菌组成，在细菌门水平上

对不同样本进行相对丰度分析（图 4，表 2）。结果

显示，叶片内部细菌的优势菌门（占比≥1%）为变

形菌门（Proteobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）

和厚壁菌门（Firmicutes）；叶片表面细菌的优势菌

门除上述 3 种外，还包括放线菌门（Actinobacteria）

和异常球菌-栖热菌门（Deinococus-Thermus）。紫 

色象草叶片表面变形菌门和异常球菌-栖热菌门

的相对丰度显著大于矮象草，而拟杆菌门相对丰

度则显著小于矮象草。以上结果表明，紫色象草

和矮象草叶际微生物优势菌门及其相对丰度存在

差异。 
 

 
 

图 4  2 种象草叶际细菌在门水平的相对丰度 
Fig. 4  Relative abundance of phyllosphere bacteria  

of elephant grass at phyla level 
 

表 2  2 种象草叶际优势菌门的相对丰度 
 Tab. 2  Relative abundance of phyllosphere dominant bacteria at phyla level between two cultivars of elephant grass % 

叶内部 Endosphere 叶表面 Episphere 门 
Phylum 矮象草 Mott 紫色象草 Purple 矮象草 Mott 紫色象草 Purple 

变形菌门 Proteobacteria 19.86 60.22* 49.43 68.21 

拟杆菌门 Bacteroidetes 54.07 26.27* 20.10 2.91* 

厚壁菌门 Firmicutes 21.80 11.22 4.63 0.09* 

放线菌门 Actinobacteria 0.72 0.53 25.72 12.50 

异常球菌-栖热菌门 Deinococus-Thermus 0 0.05 0.10 16.10* 

注：*表示差异显著（P<0.05）。 
Note: * indicates significant difference (P<0.05). 

 
2.5  象草叶际细菌差异 OTU 及差异属分析 

对紫色象草和矮象草的 OTU 相对丰度进行

组间差异分析（图 5）。图中横轴 clr 统计量表示

差异量的大小，当其为正值时，表示紫色象草中

该 OTU 的相对丰度高于矮象草，负值则相反；纵

轴 W 统计量表示显著度。在 2 种象草叶片内部细

菌群落中未发现相对丰度差异显著的 OTU，而在

叶片表面细菌群落中发现 3 个相对丰度显著差异

的 OTU，紫色象草 OTU7（甲基杆菌属 Methylo-
bacterium）、OTU8（异常球菌属 Deinococcus）和

OTU69（Unclassified_Methylobacteriaceae）的相

对丰度均高于矮象草（表 3）。在细菌属水平上，

紫色象草表面细菌群落中的甲基杆菌属、异常球

菌和 Unclassified_Methylobacteriaceae 的相对丰

度显著高于矮象草。同时，Spearman 相关性分析

得出，象草表面甲基杆菌属、异常球菌和 Unc-
lassified_Methylobacteriaceae 的相对丰度与花青

素含量呈正相关（图 6，表 4）。 

3  讨论 

3.1  紫色象草和矮象草叶片花青素含量差异

显著 

花青素是植物的重要次生代谢物，是影响植

物颜色的关键色素之一[22]。多项研究表明，花青

素参与植物抗逆反应，能提高植物耐逆境胁迫能

力[31-32]。目前，学界对于花青素的生物合成通路

以及调控网络已有较为清晰的认识，已发现多种

转录因子参与花青素合成的调控，如 MYB 家族、 
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每个点代表独立的 OTU，红色点表示差异显著的 OTUs。 
Each point represents an individual OTU, and red dots indicate significant different OTUs. 

图 5  2 种象草叶际微生物差异 OTU 
Fig. 5  Significantly different OTUs between two cultivars of elephant grass 

 
表 3  2 种象草叶表面附生细菌群落差异 OTU 

Tab. 3  Different OTUs in episphere bacteria communities 
between two cultivars of elephant grass 

相对丰度 
Relative  

abundance/% OTU 名称 
OTU name 

属 
Genus 

W 值 
W Value 

矮象草 
Mott 

紫色象草
Purple

OTU7 

 
甲基杆菌属 
Methylobacterium 

217 

 

0.16 

 

15.60***

 

OTU8 

 
异常球菌属 
Deinococcus 

207 

 

0.10 

 

15.22* 

 

OTU69 

 
Unclassified__ 
Methylobacteriaceae 

2002 

 

0 

 

1.40** 

 

注：*表示差异显著（P<0.05）；**、***表示差异极显著（P<0.01, 

P<0.001）。 
Note: * indicates significant difference (P<0.05); **, *** indi-

cates extremely significant difference (P<0.01, P<0.001). 

 
 

 
 

*表示差异显著（P<0.05）；**表示差异极显著（P<0.01）。 
* indicates significant difference (P<0.05); ** indicates  

extremely significant difference (P<0.01). 

图 6  2 种象草叶表面附生细菌群落属水平的相对丰度 
Fig. 6  Relative abundance of episphere bacteria  
communities at genus level between two cultivars  

of elephant grass 
 

表 4  2 种象草叶表面附生细菌属水平的相对丰度与 

花青素含量的相关性分析 
Tab. 4  Correlation analysis between the relative abun-

dance of episphere bacteria communities at the genus  
level and the content of anthocyanins 

属 
Genus 

Sperman 相关系数
Sperman correla-
tion coefficient 

P 

甲基杆菌属 Methylobacterium 0.6343 0.019 90

异常球菌属 Deinococcus 0.6770 0.011 04

Unclassified_ Methylobacteri-
aceae 

0.8440 0.000 29

 
bHLH 家族和 WD 蛋白等。多项研究解析了作物

中影响花青素合成的关键调控因子[33-35]，如蒺藜

苜蓿中过表达 LAP1 基因可促进花青素在叶片中

的积累[36]；玉米中 ZmR1 基因的序列变异及表达

水平影响了花青素在整个植株上的积累[37]；白色

葡萄中 VvmybA1 基因启动子区域存在反转座子插

入，导致花色素苷合成基因转录受阻，影响了浆

果着色，从而使果实呈现白色[38]。 

紫色象草是叶片高花青素含量的象草品种。

本研究发现，紫色象草叶片中的花青素含量是矮

象草叶片中花青素含量的近 20 倍。研究表明，2

种象草花青素种类不同，紫色象草花青素多为天

竺葵素和锦葵色素的衍生物，矮象草花青素多为

矢车菊素的衍生物[24]。目前对于紫色象草叶片高

花青素含量的遗传机理已有一定的解析。紫色象

草叶片中花青素合成基因表达水平较绿色叶片的

矮象草显著上调，多个调控花青素合成的转录因

子的序列具有多态性，其表达水平与矮象草差异

显著[24]，这些重要基因的多态性及差异表达可能

是导致紫色象草叶片花青素高积累的重要原因。 
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3.2  紫色象草和矮象草叶表面附生细菌群落

存在差异 

植物的次生代谢物可影响其叶际微生物群落

结构[15-18]。为探究不同花青素含量植物叶际微生

物群落的差异性，本研究选取 2 个不同花青素含

量的象草品种（紫色象草和绿色叶片的矮象草），

通过对 2 个品种叶际细菌进行 α 多样性分析、β

多样性分析、OTU 相对丰度分析以及细菌群落组

成分析，比较紫色象草和矮象草叶际细菌结构。2

种象草叶际细菌高通量测序结果表明，紫色象草

与矮象草叶际细菌群落的优势菌门及其相对丰度

均存在差异。PCoA 分析、样本聚类分析以及

PERMANOVA 分析结果表明，紫色象草和矮象草

表面的附生细菌群落出现显著分离，提示叶片表

面附生细菌群落可能与花青素含量及种类相关。

此外，花青素可改变叶片对光的吸收[39]。因此，

推测紫色象草叶片中的花青素可能通过影响叶片

中光线的透过率，改变叶片背部的光线强度，进

而影响叶面附生细菌的群落结构。 

3.3  紫色象草叶片表面甲基杆菌和异常球菌

富集 

本研究在叶片附生细菌中发现 3 个 OTUs 的

相对丰度差异显著，这些 OTUs 分别来自甲基杆菌

属（Methylobacterium）、异常球菌属（Deinococcus）
和 Unclassified_Methylobacteriaceae，其中甲基杆

菌属从属于甲基杆菌科。研究发现，紫色象草叶

表面甲基杆菌属的相对丰度较矮象草显著提升，

进一步分析发现，甲基杆菌属的相对丰度与花青

素含量呈正相关。研究表明，根际和叶际的甲基

杆菌可以提高作物的产量、增强植物的抗逆性
[40-41]。紫色象草适应性强，产草量高[26]，其叶表

面附生的甲基杆菌相对丰度的增加，可能促进紫

色象草的生长，进一步提高紫色象草的产量和抗

逆性，这也为植物与叶际微生物的相互作用提供

一定的证据。异常球菌属具有抗辐射、抗氧化等

特性[42]。已有研究报道，银杏叶片中异常球菌属

的相对丰度与叶片中类黄酮物质的浓度具有正相

关效应，体外培养异常球菌属细菌时添加黄酮类化

合物可提高其增殖速度[17]。异常球菌属的细菌具

有蔗糖-4-葡糖基转移酶（amylosucrase），以槲皮

素（quercetin，一种黄酮类化合物）为底物，可

以生成多种槲皮素糖苷（quercetin glucosides），

提示异常球菌属细菌可有效利用黄酮类化合物
[43]。本研究中，异常球菌属的相对丰度在富含花

青素的紫色象草叶片表面上更高，表明其相对丰

度与花青素浓度相关，为黄酮类化合物促进异常

球菌属细菌增殖提供了新证据。 

3.4  花青素对微生物与宿主相互关系的影响 

研究表明，与绿色象草相比，使用高花青素

含量的紫色象草喂养动物可提高动物的产量[25]。

此外，在饲料中添加红酒多酚物质可改变动物的

肠道菌群结构[44]，肠道内菌群结构会影响宿主的

健康状况[45]。本研究发现，叶际细菌群落结构与

叶片花青素含量存在联系，提示多酚物质可能对

细菌产生影响，改变其群落结构，为解析紫色象

草对动物生长的促进作用提供了新的研究方向。 

4  结论 

研究表明，紫色象草叶际细菌群落结构与矮

象草存在显著差异，表明象草叶片中的花青素含

量和象草叶际细菌群落结构相关。在紫色象草叶

片表面，能促进植物生长的甲基杆菌属以及抗辐

射、抗氧化的异常球菌属的相对丰度更高，表明

花青素含量的提升可能促进这类对宿主有积极作

用的细菌的生长，进而辅助植物的抗逆反应。本

研究从细菌菌落结构的角度解析了象草叶片中的

花青素与叶际细菌菌落结构的相关性，为解析紫

色象草的优良生产性能及饲用价值提供了新思路。 
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