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摘要  植物根际微生物群落对植物健康生长有重要影响, 每种植物根际都有其特定的微生物群落。大别山五针松(Pinus 

dabeshanensis)被国际自然保护联盟列为濒危物种, 具有重要研究价值。该研究采用16S rRNA高通量测序技术与生物信息

学方法, 对濒危植物大别山五针松根际细菌群落特征与功能进行分析。结果表明, 大别山五针松根际微生物的主要种类为

变形菌门、放线菌门、酸杆菌门和疣微菌门。网络分析表明, 大别山五针松根际细菌类群存在显著相关性, 其中Bryobacter

属、Bradyrhizobium属和未定义的TK10属是互作网络中的重要节点。PICRUSt1功能预测表明其微生物组功能主要为氨基

酸运输和代谢、细胞壁/膜/膜生物发生以及能量产生和转换。FAPROTAX功能预测表明, 大别山五针松根际富含的优势菌

群具有丰富的化学异养、纤维素水解、需氧化学异养和固氮功能, 其对植物生长发育具有重要作用。研究结果可为培育健

康的大别山五针松根际微生物菌群及微生物资源的开发利用提供重要依据。 
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大别山五针松(Pinus dabeshanensis)是大别山

南端(中国安徽省)特有的濒危植物。在过去1个世纪

里, 大别山五针松的种群数量急剧减少, 目前野生

个体仅见于安徽金寨和岳西及湖北英山县。由于该物

种处于濒临灭绝的危险状态, 1978年, 大别山五针松

被国际自然保护联盟列为濒危物种 (Lucas and 

Synge, 1978); 1992年被中国红皮书列为国家二级

珍稀濒危保护植物(Fu and Chin, 1992)。自1960年

以来进行了几次恢复行动, 但该物种的自然种群仍

处于不断减少的状况。 

复杂的植物相关微生物群落, 也称为植物的第二

基因组, 对植物的健康生长至关重要(Berendsen et 

al., 2012)。植物-微生物相互作用研究表明, 植物能够

塑造其根际微生物群落, 而根际微生物群落也影响植

物的健康生长(Reinhold-Hurek et al., 2015)。植物根

部分泌的代谢物促进其根际微生物的生长和活动

(Zhu et al., 2017, 2018)。反之, 根际微生物通过提供

营养和促进生长的激素、抑制植物病原体和增强对环

境胁迫(如干旱、盐、热和霜冻)的耐受性而使植物受

益(Nihorimbere et al., 2011)。在籼稻(Oryza sativa 

subsp. indica)根际处富集大量参与氮代谢的微生物

群体, 且在籼稻的种植过程中接种籼稻根际特异富集

的微生物菌群, 可提高籼稻对有机氮的利用, 促进其

生长(王孝林和王二涛, 2019)。玉米(Zea mays)根际

菌群的类芽孢杆菌与植物的干重、固氮酶活性、固氮

率、溶解磷显著相关, 固氮类芽孢杆菌(Paenibacillus  
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triticisoli) BJ-18驱动玉米根际细菌、固氮菌和真菌群

落的变化(Li et al., 2021)。微生物、植物和土壤之间

存在复杂的相互作用。植物根际是微生物与植物相互

作用的特定区域, 直接受根系分泌物和碎屑的影响。

根际土壤微生物, 尤其是促进植物生长的根际细菌, 

在植物生长和逆境响应中发挥重要作用(Sarkar et al., 

2018; Tiepo et al., 2018)。植物在生长过程中主动向

根际释放多种生物活性物质、糖类和氨基酸, 吸引大

量微生物在根际定殖, 影响根际微生物多样性和群落

结构, 体现微生物对寄主的特异性。相同实验条件下,

与栽培稻相比, 野生稻(O. rufipogon)中甲烷的产生与

利用、关键酶基因丰度和菌群相对丰度都更高, 表明

野生稻的根际微生物组在甲烷代谢功能方面保持更好

的生态平衡(Tian et al., 2022)。在植物生长阶段(Fierer, 

2017; Keswani et al., 2019), 生长促进菌(Bacillus)、

生物降解菌(Bryobacter、Arthrobacter、Candidatus、

Solibacter、Tumebacillus和Acidothermus)和固氮菌

(Rhizobium和Bradyrhizobium)在整个系统中发挥重

要作用(Jacoby et al., 2020)。土壤来源的荧光假单胞

菌(Pseudomonas fluorescens)能产生吡咯啶, 促进

铁吸收及抑制植物病原体尖孢镰刀菌(Fusarium ox-

ysporum)的生长, 从而间接促进植物的生长(Noman 

et al., 2021; Trivedi et al., 2021)。芽孢杆菌属可以通

过在黄瓜(Cucumis sativus)根上定殖或形成生物被膜

来促进其对铁的吸收(Xu et al., 2018)。显然, 根际微

生物的生理活动深刻影响植物的生存、生长和发育

(Qu et al., 2020), 在植物根际定殖的微生物为其宿主

提供了许多有益的功能(Bano et al., 2021)。尽管越来

越多的研究表明根际微生物群落具有强大功能(Baba-

lola et al., 2021), 但对大别山五针松根际微生物群落

影响的具体机制仍属未知。此外, 人们对根际微生物

组的各种有益功能知之甚少。目前, 有关大别山五针

松的研究主要集中在群落种群、物种分布、遗传多样

性和结构等方面, 尚未见大别山五针松根际微生物菌

群特征的相关研究报道。16S rDNA扩增子测序技术是

目前对细菌进行类别鉴定的热门方法, 包括菌群物种

的组成、多样性及进化关系等。该技术主要用于检测

已知或未知环境样本中的微生物基因组, 且具有成本

低、快速和准确等优点。宋健等(2020)采用16S rDNA

测序技术对韭菜(Allium tuberosum)根际微生物多样

性进行了分析。王亚茹等(2021)采用该方法分析了饵

料不同蛋白水平下的德国小蠊肠道细菌的变化。目前

16S rDNA测序技术也是用于动植物菌群检测的热门

方法之一。 

综上, 本研究从大别山五针松根际微生物利用与

资源开发的角度, 采用16S rRNA高通量测序方法对

大别山五针松根际微生物群落进行特征分析和功能

预测, 旨在阐明大别山五针松根际微生物群落特征, 

为揭示大别山五针松-微生物相互作用机制奠定基础, 

同时也为大别山五针松根际微生物资源开发与利用

提供重要依据。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 

本研究所用大别山五针松(Pinus dabeshanensis W. 

C. Cheng & Y. W. Law)样品取自安徽岳西县妙道山

(116.07°E, 30.83°N)。在五针松林采样区域内, 采用

同一样方3点混合取1个样, 共采集20个混合样本。先

用铲子去除五针松土壤上面的覆盖物, 包括植物、一

些可见根系、石粒、苔藓和凋落物等。接着采集地面

以下10–20 cm处的五针松根际土壤, 挖到根际暴露

处, 先缓慢去除大的土壤团聚体, 然后用无菌刷刷下

附着在五针松根际的土壤。对选定范围内的五针松进

行根际土壤逐一取样, 用2 mm孔径无菌筛网快速过

筛, 以去除植物细小碎屑, 将过筛后的土壤样品放入

无菌EP管中, 立即在液氮中快速冷冻, 并于–80°C条

件下保存。 

1.2  16S rRNA高通量测序 

1.2.1  DNA提取扩增 

每棵五针松分别取3份根际样品, 然后将3份混合为1

份, 获得1个DNA样本。共采集20个样本, 用于16S 

rRNA测序。分别使用DNeasy Power Soil Kit (Qiagen, 

Valencia, CA, USA)和Qubit® dsDNA Assay Kit (Life 

Technologies, CA, USA)提取和浓缩总DNA, 并在

1%琼脂糖凝胶上检测DNA降解程度和潜在污染。 

 

1.2.2  Illumina Miseq测序 

用2%琼脂糖凝胶回收20个样本的PCR产物, 随后用

AxyPrep DNA Gel Extraction Kit (Axygen Bioscien- 

ces, Union City, CA, USA)纯化回收产物。使用2%琼
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脂糖凝胶电泳检测 , 采用Quantus™ Fluorometer 

(Promega, USA)进行检测。完成后使用NEXTFLEX® 

Rapid DNA-Seq Kit进行建库。本实验测序工作由上

海美吉生物医药科技有限公司在Miseq PE300平台

完成(Eren et al., 2013)。 
 

1.2.3  数据处理 

使 用 Trimmomatic 软 件 (http://www.usadellab.org/ 

cms/index.php?page=trimmomatic)对原始测序样本

进行质控, 用FLASH软件进行拼接。采用UPARSE软

件(Version 7.1, http://drive5.com/uparse/), 以97%

的相似度对序列进行OTU聚类并剔除序列嵌合体。利

用RDP classifier (http://rdp.cme.msu.edu/)对每条序

列的物种分类进行注释, 比对Silva数据库(SSU128), 

设置比对阈值为70% (Edgar, 2010)。采用FastTree 

Version 2.1.3 (http://www.microbesonline.org/fast-

tree/)分析大别山五针松根际微生物群落系统发生与

进化关系。采用PICRUSt软件 (https://github.com/ 

picrust/picrust2)对16S扩增子测序结果进行功能预

测。利用BugBase (https://bugbase.cs.umn.edu/)分

析工具对大别山五针松根际微生物组进行高水平表

型预测分析。通过FAPROTAX 软件(http://www.zool-

ogy.ubc.ca/louca/FAPROTAX/lib/php/index.php?p=

Instructions)预测大别山五针松根际微生物总丰度前

20物种的功能。 

2  结果与讨论 

2.1  大别山五针松根际微生物组成特征 

20个样本经双端序列质控拼接后得到优化序列

1 047 862条, 获得样本优化序列碱基数433 405 536 

bp, 所有样本的序列平均长度达413 bp。 

在门级水平上进行样本序列注释分析, 结果表

明, 大别山五针松根际微生物共注释到12个菌门, 其

中优势菌门分别为变形菌门(Proteobacteria, 平均相

对丰度为34.5%)、酸杆菌门(Acidobacteriota, 平均相

对丰度为21.4%)、放线菌门(Actinobacteriota, 平均

相对丰度为12.5%)和绿弯菌门(Chloroflexi, 平均相

对丰度为12.4%)。优势菌门占总物种相对丰度的

80.8% (图1)。 

在属级水平上, 通过序列注释发现, 大别山五针

松根际微生物未注释到物种分类信息平均相对丰度

占比为42.3%。物种相对丰度占比大于5%的属主要为

Xanthobacteraceae 属 ( 相 对 丰 度 为 7.2%), Sub-

group_2属(相对丰度为7.0%)和Elsterales属(相对丰

度为6.6%) (图2)。 

2.2  大别山五针松根际微生物网络互作关系 

在大别山五针松根际微生物网络分析时, 当物种间节

点与相邻节点之间完全相连, 此时聚类系数为1; 当

物种间相邻节点间几乎没有连接关系, 此时聚类系数

接近0。聚类系数越大, 节点越重要。选择属级水平

上物种丰度在前20的物种进行分析, 结果表明, Bry-

obacter属、Bradyrhizobium属和TK10属聚类系数为

1, 以Acidobacteriota门和Proteobacteria门的物种与

其它物种网络互作关系较为紧密。其次为Can-

didatus_Solibacter属, 聚类系数为0.67, 节点数为4; 

Acidothermus属聚类系数为0.50, 节点数为4。其中

Xanthobacteraceae属相连的节点数最多, 为7, 节点

的聚类系数为0.38; 其次是Elsterales属, 节点的聚

类系数为0.30。但是AD3属和HSB_OF53-F07属节点

的聚类系数为0, 节点数分别为1和3。此外, 网络分析

表明大别山五针松根际细菌类群之间存在明显的正

负相关性(图3)。 

2.3  大别山五针松根际微生物系统发生与进化关系 

通过FastTree软件分析大别山五针松根际微生物群

落系统发生与进化关系, 在属级水平上分类信息对应

的序列, 采用邻接法(neighbor joining, NJ)构建大别

山五针松根际微生物属级分类水平总丰度前10的物

种进化树, 结果以进化树与reads丰度组合图的形式

呈现(图4)。除Bradyrhizobium属和Xanthobactera-

ceae属外, 大别山五针松同属于一个分支。优势属

Elsterales属与其它属的同源性最高 , 其次是Acidi-

bacter属。 

2.4  大别山五针松根际微生物组功能预测 

2.4.1  COG功能分类统计 

通过PICRUSt1功能预测分析大别山五针松根际微生

物组功能, 结果表明, 大别山五针松根际微生物组功

能主要与功能预测、氨基酸运输和代谢、细胞壁/膜/

膜生物发生、能量产生和转换以及信号转导机制相关

(图5)。 
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图1  大别山五针松根际微生物在门级水平上的物种组成 

横坐标为样本编号, 纵坐标为该样本不同物种在门级水平上所占的比例。不同颜色的柱子代表样本中不同物种, 柱子的长短代表

该物种所占比例的大小。 
 

Figure 1  Species composition of rhizosphere microorganisms of Pinus dabeshanensis at phylum level 

The abscissa is the sample number, and the ordinate is the proportion of different species in the sample at phylum level. 

Columns in different colors represent different species in the sample, and the height of columns represents the proportion of the 

species. 

 

 

图2 大别山五针松根际微生物在属级水平上的物种组成 

横坐标为样本编号, 纵坐标为该样本不同物种在属级水平上所占比例, 不同颜色柱子代表样本中不同的物种, 柱子长短代表该物

种所占比例的大小。 
 

Figure 2  Species composition of rhizosphere microorganisms of Pinus dabeshanensis at generic level  

The abscissa is the sample number, and the ordinate is the proportion of different species in the sample at generic level. 

Columns in different colors represent different species in the sample, and the height of columns represents the proportion of 

the species. 
 

2.4.2  BugBase表型预测 

利用BugBase分析工具对大别山五针松根际微生物

组进行高水平表型预测分析。预测得出表型类型包括

革兰氏阳性 (Gram positive)、革兰氏阴性 (Gram 
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negative)、生物膜形成 (biofilm forming)、致病性

(pathogenic)、移动元件(mobile element containing)、

氧需求(oxygen utilizing)和胁迫耐受力(stress tole-

rant) 7类。在门级水平上, 分类水平总丰度前10的物

种-表型贡献度分析结果如图6A–I所示。 

    绿菌门(Chloroflexi)、放线菌门、unclassified_ 

Bacteria、厚壁菌门(Firmicutes)和Armatimonadota

对革兰氏阳性表型贡献度分别为0.11、0.22、0.001 2、

0.000 3和1.077 4 e–05。酸杆菌门、变形菌门、绿菌

门、Methylomirabilota和疣微菌门(Verrucomicrobio-

ta)对革兰氏阴性表型贡献度分别为0.41、0.21、0.09、

0.05和0.03。注释到Proteobacteria对产生生物被膜

表型贡献度为 0 . 0 9 。酸杆菌门、变形菌门、

Methylomirabilota、粘菌门(Myxococcota)和硝化菌

门(Nitrospirota)对具有潜在致病性表型贡献度分别为

0.40、0.12、0.05、0.02和0.01。酸杆菌门、疣微菌

门、肠杆菌门(Entotheonellaeota)、GAL15和Arma-

timonadota对厌氧表型贡献度分别为0.04、0.002、

0.001、0.000 6和0.000 3。酸杆菌门、变形菌门、绿

菌门、放线菌门和疣微菌门对需氧表型贡献度分别为

0.37、0.11、0.11、0.06和0.03。变形菌门、放线菌

门和厚壁菌门对兼性厌氧表型贡献度分别为0.08、 

 

 

图3  大别山五针松根际微生物网络分析 

节点的大小与注释到的物种丰度比例呈正相关。红色线表示正相关, 绿色线表示负相关。连接线越粗, 表示物种间相关性越高。

物种间连接线越多, 表示物种间关系越密切。 
 

Figure 3  Network analysis of rhizosphere microorganisms of Pinus dabeshanensis 

The size of nodes correlated with the proportion of species abundance annotated. The red line indicates positive correlations 

and the green line indicates negative correlations. The thicker the connecting line, the higher the correlation between species. 

The more connecting lines between species, the closer the relationship between species. 
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图4  大别山五针松根际微生物进化分析 

系统发生进化树中每条分支代表一类物种, 根据物种所属的高级分类学水平对分支进行着色, 分支长度为2个物种间的进化距离, 

即物种的差异程度。柱状图展示物种在不同分组中的reads占比。 

 

Figure 4  Phylogenetic analysis of rhizosphere microorganisms of Pinus dabeshanensis 

Each branch of phylogenetic evolutionary tree represents a species. The branches are colored according to the high taxonomic 

level of the species. The branch length is the phylogenetic distance between the two species, that is, the degree of species 

difference. The bar chart shows the proportion of reads of species in different groups. 

 

 

图5  大别山五针松根际微生物组蛋白相邻类的聚簇(COG)功能分类及统计分析 

横坐标代表COG二级功能编号, 纵坐标代表功能丰度。 

 

Figure 5  Classification and statistical analysis of cluster of orthologous groups of proteins (COG) function of rhizosphere 

microbiome of Pinus dabeshanensis 

The abscissa represents COG secondary function number, and the ordinate represents function abundance. 

 

0.000 4和0.000 1。酸杆菌门、变形菌门、绿菌门、

放线菌门和疣微菌门对胁迫耐受力表型贡献度分别

为0.17、0.11、0.11、0.11和0.03。变形菌门、绿菌

门、放线菌门、疣微菌门和粘菌门对移动元件表型贡

献度分别为0.21、0.11、0.11、0.03和0.02。 

2.4.3  FAPROTAX功能预测 

FAPROTAX是将原核生物分类群(如属或种)映射到

代谢或其它生态相关功能(如硝化和反硝化)人工构

建的数据库。通过FAPROTAX功能预测分析大别山

五针松根际微生物总丰度前20物种的功能, 得到功 
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图6  大别山五针松根际微生物组物种-表型贡献度 

(A) 革兰氏阳性表型; (B) 革兰氏阴性表型; (C) 生物膜形成表型; (D) 厌氧表型; (E) 需氧表型; (F) 兼性厌氧表型; (G) 致病性表

型; (H) 耐压力表型; (I) 移动元件表型。物种-表型贡献度表示特定表型的主要物种组成, 即反映物种与表型的对应关系。横坐标

为所有样品, 不同颜色图例代表不同的物种, 纵坐标为该样本中不同物种对此表型的贡献度。 
 

Figure 6  Species-phenotype contribution of rhizosphere microbiome of Pinus dabeshanensis 

(A) Gram positive phenotype; (B) Gram negative phenotype; (C) Biofilm forming phenotype; (D) Anaerobic phenotype; (E) 

Aerobic phenotype; (F) Facultatively anaerobic phenotype; (G) Pathogenic phenotype; (H) Stress tolerant phenotype; (I) Mobile 

element containing phenotype. The species-phenotype contribution shows the main species composition of a specific pheno-

type, it reflects the corresponding relationship between species and phenotype. The abscissa represents all samples, different 

color represents different species, and the ordinate is the contribution of different species in the sample to this phenotype. 

 

 

图7  大别山五针松根际微生物主要物种功能热图 

横坐标为样本编号, 纵坐标为功能名称, 色块颜色梯度展示样本中不同功能的丰度变化情况。右侧为颜色梯度代表的数值。 
 

Figure 7  Functional heatmap of main species of rhizosphere microorganisms of Pinus dabeshanensis 

The abscissa is the sample number, the ordinate is the function name, and the color block gradient shows the abundance 

changes of different functions in the sample. The right side is the value represented by the color gradient. 
 

能热图(图7)。预测结果表明, 大别山五针松根际微

生物的chemoheterotrophy (化学异养)、cellulolysis 

(纤维素水解作用 )、animal_parasites_or_symb-

ionts (动物寄生虫或共生体)、aerobic_chemoheter-

otrophy (需氧化学异养)和nitrogen fixation (固氮)

等功能较为丰富。 

2.5  讨论 

健康植物的根部聚集着较多土壤衍生的细菌和真菌

等微生物群落, 它们在不同的生态环境中独立进化

(Durán et al., 2018)。微生物-微生物相互作用的动力

学已成为植物圈的重要特征之一, 这种相互作用对植

物健康有重要影响(Agler et al., 2016)。这些微生物如

何相互作用以及这些相互作用在多大程度上影响植

物健康目前尚不明确。本研究采用16S rRNA高通量

测序方法分析大别山五针松根际微生物组成与功能, 

旨在阐明大别山五针松根际细菌群落特征及其对大

别山五针松健康生长的作用。 

本研究表明, 在门级水平上, 大别山五针松根际

细菌88%以上来自变形菌门、放线菌门、酸杆菌门、

疣微菌门、绿弯菌门与Myxococcota门。这表明大别

山五针松根际微生物群落具有丰富性和多样性的特

点, 但主要优势菌仍集中在变形菌门、酸杆菌门和放

线菌门。Lundberg等(2012)发现拟南芥(Arabidopsis 
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thaliana)根际土壤中变形菌门、拟杆菌门 (Bacte-

roidetes)、放线菌门、酸杆菌门、厚壁菌门和宝石单

胞菌门的微生物相对丰度较高, 是拟南芥根际土壤中

的优势菌。Ling等(2015)发现西瓜(Citrullus lanatus)

的根际微生物中, 酸杆菌门、放线菌门、拟杆菌门、

蓝细菌门(Cyanobacteria)、厚壁菌门和变形菌门是其

主导细菌。另有研究表明, 放线菌、拟杆菌和变形菌

在大麦(Hordeum vulgare)根际土壤中占优势(Bulgare- 

lli et al., 2018)。虽然不同植物根际土壤的细菌群落存

在差异, 但酸杆菌门、放线菌门和变形菌门是大别山

五针松和上述植物的共同优势菌门, 表明这些菌门可

能是多数植物根际细菌群落的共同优势菌门。由于变

形菌在生理、形态和代谢等方面呈现出丰富的多样性, 

且变形菌对碳氮循环具有重要意义 (Tang et al., 

2020), 因此变形菌在生态系统尤其是土壤系统中占

主导地位(Dai et al., 2018)。变形菌繁殖速度快, 对不

稳定碳源具有良好的适应性, 广泛分布于全球土壤环

境中(Xu et al., 2018)。一般来说, 土壤样品中变形菌

或酸杆菌的丰度最大。大别山五针松根际富含的微生

物菌群也是其它植物根际微生物的主要群落

(Mendes et al., 2014)。酸杆菌门是常见植物根际细

菌群落中的优势菌, 其可降解复杂的根系分泌物, 如

纤维素和木质素, 故在植物根际碳循环中发挥重要作

用(Ward et al., 2009)。 

通过对大别山五针松根际微生物进行网络互作

分析, 表明大别山五针松根际微生物群落的中心菌门

为变形菌、放线菌和酸杆菌, 与我们在大别山五针松

根际微生物群落中发现的优势菌门高度相似。土壤中

的优势微生物相对丰富, 在调节生态功能方面发挥重

要作用(Delgado-Baquerizo et al., 2016)。变形菌和

放线菌在根际和非根际环境中富集, 这与其具有较强

的适应性有关(滕泽栋等, 2017)。此外, 变形菌门在适

应环境变化和抵御逆境胁迫方面也发挥重要作用

(Campbell et al., 2006)。放线菌能够对土壤中的有毒

染料三苯甲烷进行降解脱色, 并有助于植物适应干旱

环境(Warrad et al., 2020)。因此, 我们推测变形菌和

放线菌是重要的植物根际微生物群落, 并在植物根际

发挥调节作用。 

通过对大别山五针松根际微生物进行PICRUSt1

功能预测, 发现其微生物组功能主要为氨基酸运输和

代谢、细胞壁/膜/膜生物发生、能量产生和转换以及

信号转导机制等。FAPROTAX功能预测表明, 化学异

养、纤维素水解作用、需氧化学异养和固氮等功能较

为丰富。由此推测大别山五针松根际富含的优势菌群

对植物健康生长具有重要作用。本研究揭示了大别山

五针松根际细菌群落特征和功能, 可为大别山五针松

根际微生物资源开发与利用提供重要依据。 
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Characteristics and Function Analysis of Rhizosphere Bacterial 
Community of Endangered Plant Pinus dabeshanensis 
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Jiayi Wang1, Guangyu He1, Zehua Qi1, Wenjie Wu2, Xingyu Zhu1, Yuchun Rao2*, Dan Mu1* 

1The Province Key Laboratory of the Biodiversity Study and Ecology Conservation in Southwest Anhui, School of Life  

Sciences, Anqing Normal University, Anqing 246133, China; 2School of Chemistry and Life Sciences,  

Zhejiang Normal University, Jinhua 321004, China 

Abstract  Plant rhizosphere microbial community markedly impact on the healthy growth of plants, and each plant 

rhizosphere has its own specific microbial community. Pinus dabeshanensis was listed as an endangered species by the 

International Union for Conservation of Nature, and it is very important for scientific research. In order to explore the 

characteristics and functions of rhizosphere bacterial community of this endangered species, high-throughput sequencing 

and bioinformatics analysis on bacterial 16S rRNA were used. The results showed that the major species of rhizosphere 

microorganisms of P. dabeshanensis were Proteobacteria, Actinobacteriota, Acidobacteriota and Verrucomicrobiota. 

Network analysis showed that there were significant correlations among rhizosphere bacterial groups of P. dabeshanen-

sis, Bryobacter, Bradyrhizobium and an unidentified genus TK10 were important nodes in the network. PICRUSt1 function 

prediction indicated that the microbiome functions mainly involved with amino acid transport and metabolism, cell 

wall/membrane/membrane biogenesis, energy production and conversion. The functional prediction of FAPROTAX 

showed that the dominant flora in the rhizosphere of P. dabeshanensis had functions enriched in such processes as 

chemical heterotrophic, cellulose hydrolysis, aerobic chemical heterotrophic and nitrogen fixation, which plays an impor-

tant role in plant growth and development. The results of this study provide a research basis for cultivating healthy 

rhizosphere microbial flora for P. dabeshanensis, and for the development and utilization of microbial resources for a 

better growth of plants. 
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