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多花黄精内生菌群落结构多样性及其与有效成分含量相关性研究2 
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摘  要：目的  通过分析多花黄精Polygonatum cyrtonema 内生菌菌群结构多样性及其与主要有效成分含量之间的相关性，探讨多花

黄精内生菌对其药材品质的影响。方法  收集不同产地多花黄精样品，采用高通量测序对内生菌群落结构进行分析，并测定多糖、

总皂苷等有效成分含量，通过双因素关联分析探究菌群多样性及其与有效成分之间的关系。结果  5 个产地 15 组多花黄精样品共得

到 1 183 635 条有效序列，划分为 59 474 个操作分类单元（operational taxonomic units，OTU），其中细菌分 19 门，47 纲，120 目，

201 科，419 属；属水平上，泛菌属为优势菌群，最大占比达到 61.1%。真菌分 7 门，27 纲，70 目，132 科，187 属；属水平上，子

囊菌门一未鉴定属、赤壳属为优势菌群，其中赤壳属的最大占比达到 10.7%。在丰度前 10 的内生真菌和细菌中，共有 10 个菌属与

有效物质含量呈显著相关，其中真菌有 2 个菌属呈负相关，1 个菌属呈正相关；细菌 2 个菌属呈负相关，5 个菌属呈正相关。结论  

通过分析不同产地多花黄精内生菌群落结构及其多样性，掌握了多花黄精内生菌资源状况，分析发现内生菌与有效成分之间存在关

联，这为深入探讨多花黄精内生菌与其品质的相关性，进而采用生物施肥策略提升品质等提供了科学依据。 
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Abstract: Objective  To explore the effect of endophyte on the quality of Polygonatum cyrtonema by analyzing the correlation 

between community and diversity of endophyte and the content of active ingredient. Methods  P. cyrtonema from different 

locations were collected; High-throughput sequencing technology was used to analyze endophyte and the content of active ingredient 

were determined, including polysaccharides, total saponins and so on. The relationship between the diversity of endophyte and the 

active components was explored through two-factor correlation analysis. Results  The results showed that 1 183 635 effective 

sequences were obtained from 15 samples of P. cyrtonema in five different places, which were divided into 59 474 operational 

taxonomic units (OTUs). The endophytic bacteria were divided into 19 phyla, 47 classes, 120 orders, 201 families, and 419 genera 

among them. At the genus level, Pantoea was the dominant genus, which the largest proportion amounted to 61.1%. The endophytic 

fungi were divided into 7 phyla, 27 classes, 70 orders, 132 families, and 187 genera. At the genus level, an unidentified genus from 

Ascomycota and Neocosmospora were the dominant genus, the largest proportion of Neocosmospora reached 10.7%. Among the 

abundance ratio of the top 10 endophytic fungi and bacteria, a total of 10 genera were significantly correlated with the content of 

active ingredients, which were two negative correlation and one positive correlation in fungi genus. Two and five genera of bacteria 

were negatively and positively correlated, respectively. Conclusion  The results master the endophyte resources of P. cyrtonema by 

analyzing the community and diversity of endophyte from different habitat samples. It is showed that there is an interaction between 
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endophyte and active ingredient. The present analysis provides a scientific basis for in-depth discussion of the interaction mechanism 

between endophyte and character of P. cyrtonema, and the use of biological fertilization strategies to improve quality in the future. 

Key words: Polygonatum cyrtonema Hua; endophyte; diversity; active ingredient; high-throughput sequencing 

多花黄精 Polygonatum cyrtonema Hua.来源于

百合科黄精属多年生草本植物，以根茎入药，具

有补气养阴、健脾、润肺、益肾等功效[1]，主要分

布在湖南、贵州、湖北、江西、安徽等地。多花

黄精富含多糖、皂苷、黄酮、生物碱和蒽醌类化

合物。现代药理研究表明，多花黄精具有抗氧

化、调节免疫、抗炎等作用。特别是黄精载入药

食同源名录后，多花黄精可以作为临床配方、中

成药生产、保健食品配伍、药膳原料使用，具有

广阔的开发前景及应用价值[2-5]。 

研究表明，药用植物内生菌菌群结构组成随物

种及其基因型、生长环境的不同而不同[6-9]。内生菌

以植物为宿主载体，二者相互作用形成微生态系

统，影响药用植物植株生长、病害发生、逆境抗性

等[10-14]。同时，内生菌通过物质循环、能量转换与

宿主相互作用进而影响植物内环境氧化还原状态、

酸碱度等特性，促进氨基酸、核酸、碳水化合物等

养分的转换与储存，加快宿主植物对养分的吸收及

代谢，从而提高药材的品质。目前红豆杉、人参、

丹参、重楼、西洋参等多种植物已广泛开展内生菌

相关研究[15-19]。然而，目前关于多花黄精内生菌结

构多样性相关研究国内外鲜有报道，通过研究多花

黄精内生菌的多样性，整体把握其内生菌资源状

况，寻找可以提高其有效成分含量的内生菌资源，

对提高多花黄精药材品质显得尤为必要。 

相比于平板稀释涂布法、变性梯度凝胶电泳

（denaturing gradient gel electrophoresis，DGGE）等，

高通量测序具有获得信息量大、样品间平行性好等优

点，能更真实全面反映样品中微生物菌群结构，现已

广泛应用于内生菌、根际微生物等研究中[20-21]。因

此，本研究采用 MiSeq 测序平台，结合生物信息学

分析对多花黄精内生菌菌群结构和多样性进行分

析，以期初步探明多花黄精根茎内生菌群体的多样

性特征及其潜在功能。同时测定各样地多花黄精样

品中有效成分含量，采用双因素关联分析探讨有效

成分含量与内生菌之间的关系，为多花黄精内生菌

功能菌株的挖掘和采用生物施肥策略提升品质等提

供科学依据。 

1  材料与试剂 

1.1  材料 

依据多花黄精的主要分布区域及 5 点取样法

原则，选取安徽芜湖、江西萍乡、湖北宜昌、贵

州贵阳、湖南耒阳 5 个产地采集 3 年生（依据茎

痕的数量进行判别）健康多花黄精样品（表 1），

每个地点采集 15 株样品。样品经湖南省中医药研

究院生药室副主任刘浩鉴定为多花黄精 P. 

cyrtonema Hua.。每个省份的样品随机分为 3 组，

每组样品除去泥沙，分成 2 份，一份用于总 DNA

提取测序，一份烘干干燥用于多糖等有效物质含

量的测定，含量测定和测序的样品一一对应。 

1.2  仪器与试剂 

UV 2500 紫外-可见分光光度计（上海第三分析

仪器厂）；AUY220 型分析天平（日本岛津公司）。

D-葡萄糖（批号 110833-201205）、薯蓣皂苷元（批

号 111539-200001）、5-羟甲基糠醛（5-HMF）（批号

111626-201509）、没食子酸（批号 110831-201204）、

芦丁（批号 100080-201811）对照品均购自中国食品

药品检定研究院，质量分数均大于 98%。甲醇、无

水乙醇、浓硫酸等其他化学试剂均为分析纯。

Omega M5635-02 DNA 提取试剂盒（美国 Omega 

Bio-Tek 公司）。 

2  方法 

2.1  总 DNA 提取 

取多花黄精的样品表面除菌后切成 2 半，从

中间掏取多花黄精块，然后切成小块并用 PBS 溶

液反复冲洗，取冲洗液于 8000 r/min 离心 5 min，  

表 1  样品采集地的地理位置 

Table 1  Locations of collection sites 

代号 产地 经度/° 纬度/° 数量 

AH 安徽芜湖 32°10′55.24′′ 108°41′19.22′′ 15 

GZ 贵州贵阳 25°05′15.78′′ 116°36′15.55′′ 15 

YC 湖北宜昌 37°09′41.72′′ 102°08′77.24′′ 15 

JX 江西萍乡 47°29′21.38′′ 111°42′84.03′′ 15 

LY 湖南耒阳 28°10′44.68′′ 105°68′18.39′′ 15 
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倒掉上清液，合并沉淀于液氮中冻存后取出立即

研磨，参照 DNA 提取试剂盒说明书进行总 DNA

的提取。采用琼脂糖凝聚电泳检测所提取 DNA

的纯度和浓度。 

2.2  目标片段 PCR 扩增及测序 

以微生物核糖体 RNA 16S 及 ITS 等能够反映

菌群组成和多样性的目标序列为靶点，根据序列

中的保守区域设计相应引物，并添加样本特异性

Barcode 序列对 rDNA 基因可变区或特定基因片段

进行 PCR 扩增。细菌 PCR 扩增所用的引物为 V3-

V4 通用引物，338F 引物：5’-ACTCCTACGGG- 

AGGCAGCA-3’；806R 引物：5’-GGACTACHVG- 

GGTWTCTAAT-3’。真菌 ITS 扩增通用引物，

ITS5F 引 物 ： 5’-GGAAGTAAAAGTCGTAACA- 

AGG-3’；ITS1R 引物：5’-GCTGCGTTCTTCATC- 

GATGC-3’。测序委托上海派森诺生物科技股份有

限公司完成。 

2.3  生物信息学数据分析 

根据 Barcode 序列和 PCR 扩增引物序列从原始

数据中拆分出各样品数据，截去 Barcode 和引物序列

后使用 FLASH 对每个样品的 Reads 进行拼接、过

滤、去除嵌合体序列，得到有效数据（effective 

tags）。通过 QIIME 软件调用 UCLUST 序列比对工

具[22-23]，对获得的序列按 97%的序列相似度进行归

并和操作分类单元（operational taxonomic units，

OTU）划分，挑选相对丰度最高的 OTU 代表序列与

基因数据库中的参考序列进行比对，使用 RDF 分类

器对代表序列进行物种注释，并分别在各个分类水

平门（ phylum）、纲（ class）、目（order）、科

（family）、属（genus）统计样品每个 OTU 中的丰度

信息，并基于 OTU 分析计算物种多样性指数，如菌

群多样性的 Shannon 指数、菌群丰度指数 Chao1 指

数及测序深度 coverage。 

2.4  有效物质含量测定 

采用蒽醌-硫酸法测定多糖含量，具体参考

《中国药典》2015 年版[1]。采用紫外分光光度法测

定总皂苷、总黄酮、总酚、5-HMF 的含量。 

2.5  数据分析 

使用 R 软件绘制非度量多维为尺度分析图。

所有计量资料以  sx 表示，采 ANOSIM 分析对各

测序方法的得到的微生物群落组成异同进行比较

分析。利用皮尔森相关系数法对各产地优势菌群

与有效成分含量的相关性进行分析，P＜0.05 为差

异有统计学意义。用 SPSS 18.0 软件对含量进行比

较分析，用 GraphPad 软件制图。 

3  结果与分析 

3.1  多花黄精内生菌测序序列深度验证 

对多花黄精 5 个产地（15 组）根茎样品进行

高通量测序，质控后获得高质量序列共 1 183 635

条。其中细菌 547 833 条，平均长度分布在 360～

440 nt，与 16 S rDNA V3-V4 区序列长度吻合。获

得真菌序列 635 802 条，平均长度分布在 340～

360 nt，与 ITS rDNA 序列长度吻合。按照 97%相

似性，聚类物种操作分类单元，统计各样本在不

同 OTU 中的丰度信息（表 2）。稀释曲线反映了样

品的取样深度，可以用来评价测序量是否足以覆

盖所有类群。各产地 OTU 稀释曲线如图 1 所示，

曲线趋于平坦，各产地 OTU 覆盖率均达 92.9%～

99.9%（表 2），说明测序数据量基本合理，真实环

境中内生菌群落结构的置信度高，能够比较客观

地反映不同产地多花黄精样本的内生菌群落。 

3.2  内生菌群操作分类单元OUT 及其多样性分析 

Venn 图直观展示样本中共有和独有 OTU 得数

目，从而反映出样本间 OTU 组成相似度及共有情

况。在 OTU 水平构建 Venn 图对样本物种组成进行

分析。从图 2 可以看出，YC 内生菌 OTU 数目最

多，LY 内生菌 OTU 数目最少。不同产地多花黄精

共有 OTU 占比较低，内生细菌共有 OTU 占比为

27.1%～48.4%，内生真菌为 12.6%～24.8%，说明不

同产地多花黄精内生菌群体组成差异明显。这可能

是由于植株内环境受外界环境影响，微生物与植株

通过长期协同选择进化形成的偏好性。 

表 2  测序数据统计及 Alpha 多样性指数 ( 3=± n , sx ) 

Table 2  Sequencing data and Alpha diversity index of sample ( 3=± n , sx ) 

样本 
真菌 细菌 

序列数量 OUT Shannon 指数 Chao1 指数 覆盖度/% 序列数量 OUT Shannon 指数  Chao1 指数 覆盖度/% 

AH 36 797±1276 3114±247 2.30±0.49 220.0±36.2 99.9 45 400±1511 2099.0±475.0 4.38±0.21 403.0±67.5 96.0 

GZ 44 143±4508 3955±519 1.90±0.54 187.0±12.6 99.9 30 249±2318 2140.0±236.3 4.14±0.17 392.0±7.4 97.6 

JX 36 147±3078 3544±329 2.00±0.56 212.0±35.2 99.9 38 781±3487 2022.0±106.6 3.04±0.51 352.0±42.5 98.7 

YC 52 299±4267 2406±135 1.40±0.21 239.0±40.9 99.9 31 170±289 1570.0±724.5 4.76±0.34 360.0±105.1 92.9 

LY 42 545±8050 3661±213 1.20±0.08 142.0±38.0 99.9 37 009±1891 1602.0±369.1 2.28±0.47 246.0±97.0 99.0 
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AH、GZ、JX、YC、LY 代号与表 1 相同，下同 

AH, GZ, JX, YC, LY are the same as those in Table 1, and the same below 

图 1  多花黄精样品细菌 (A) 和真菌 (B) 多样品稀释曲线（OTU 水平 Shannon 指数） 

Fig. 1  Rarefaction curve (Shannon index of OTU level) of bacterial (A) and fungi (B) endophyte communities detected from P. cyrtonema 

 

图 2  多花黄精内生细菌 (A) 和真菌 (B) 群体 OTU 分布韦恩图 

Fig. 2  Venn diagram of OTU distribution of bacterial (A) and fungi (B) endophytes communities detected from P. cyrtonema 

3.3  多花黄精内生菌群落结构和属水平的优势种

群分析 

内生细菌从属水平来看，按照至少在 1 个产

地中丰度≥10%，所有 OTU 总共归于泛菌属

Pantoea Gavini 、 假 单 胞 菌 属 Pseudomonas 

Migula、肠杆菌属 Enterobacter Hormaeche & 

Edwards、节杆菌属 Paenarthrobacter Busse、嗜

糖假单胞菌属 Pelomonas Xie & Yokota、寡杆菌

属 Paucibacter Rapala、志贺氏菌属 Escherichia-

Shigella Castellani & Chalmers 、布鲁氏菌属

Brucella Meyer & Shaw 、 不 动 杆 菌 属

Acinetobacter Brisou & Prévot 、 贪 铜 菌 属

Cupriavidus Makkar & Casida 等 23 个优势菌属，

具体如图 3 所示。其中泛菌属总丰度最高，且该

属分布于所采集样品位于的 5 个省份，在 LY 样

品中占比最大，为 61.12%，YC 样品中占比最

小，为 0.88%，如图 4 所示。还有很多 OTU 序

列未能在属水平归类，说明不同产地多花黄精样

品中还存在大量的未知属。内生真菌从属水平分

析，按照至少在 1 个产地中丰度≥10%，所有

OTU 总共归于子囊菌门下一未知属 unclassified-

p-Ascomycota、赤壳属 Neocosmospora E. F. Sm、

炭 疽 属 Colletotrichum Corda 、 间 座 壳 属

Diaporthe Nitschke、镰刀菌属 Fusarium Link 等

20 个属。其中子囊菌门下一未知属占比最大，

其次为赤壳属，且赤壳属在江西占比最为明显，

达到了 10.7%。从图 4 对比分析可以看出，多花

黄精内生细菌比内生真菌在群落丰富度程度要

高，从各样本中看，细菌优势菌群占比没有真菌

占比大。
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图 3  不同产地多花黄精内生细菌 (A) 和真菌 (B) 优势属组成 

Fig. 3  Dominant bacterial (A) and fungi genus (B) detected from endophytes communities of different place in P. cyrtonema 

   

图 4  不同产地多花黄精细菌 (A) 和真菌 (B) 优势物种分布比例图 

Fig. 4  Circos plot of dominant bacterial (A) and fungi (B) genus detected from endophytes communities of P. cyrtonema in 

different place 

3.4  不同产地多花黄精有效成分含量测定 

测定不同产地多花黄精中的多糖、总皂苷、总

黄酮、总酚、5-HMF 含量如图 5 所示。《中国药典》

2015 年版规定，多花黄精中多糖含量不得低于 7%。

就多糖含量而言，LY＞JX＞YC＞GZ＞AH，其中

LY 含量显著高于其他产地，平均含量达到了

20.73%。总皂苷含量，GZ＞YC＞AH＞JX＞LY，

LY 含量最低，平均含量为 0.84%。总多酚含量为

LY＞AH＞GZ＞JX＞YC。总黄酮含量为 LY＞JX＞

AH＞GZ＞YC，各产地间无显著性差异。5-HMF

含量为 JX＞GZ＞YC＞AH＞LY，各产地间无显著

性差异。 

3.5  多花黄精内生菌菌群与有效成分含量相关性

分析 

分别选取相对丰度前 10 的内生细菌和真菌，用

皮尔森相关性来研究有效成分含量与物种相对丰度 

 

*P＜0.05 表示差异显著 

*P＜0.05, the difference is significant 

图 5  不同产地多花黄精有效成分含量 

Fig. 5  Active ingredient content of P. cyrtonema in 

different regions 
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之间的关系，得到二者之间的相关性和显著性 P

值。由表 3 分析可知，内生真菌炭疽菌属与青霉菌

属 Penicillium Link 与多糖含量呈显著性负相关，一

未知菌属与多酚含量呈显著性负相关，镰刀菌属与

5-HMF 呈极显著性正相关。内生细菌泛菌属、肠杆

菌属 Enterobacter Hormaeche & Edwards 与多糖及总

皂苷含量呈显著性正相关。其中泛菌属与多糖呈极

显著性正相关，与总皂苷呈极显著性负相关。假单

胞菌属与布鲁氏菌属与总黄酮含量呈极显著性正相

关。嗜糖假单胞菌属、布鲁氏菌属、贪铜菌属与总

黄酮含量呈显著性正相关。不动杆菌属与 5-HMF

呈极显著性正相关。相关性网格图见图 6。

表 3  有效成分与微生物相对丰度 Pearson 相关性分析 

Table 3  Pearson correlation analysis of active ingredients and microbial relative abundance 

菌属 
多糖 薯蓣皂苷元 总黄酮 总酚 5-HMF 

相关系数 P 值 相关系数 P 值 相关系数 P 值 相关系数 P 值 相关系数 P 值 

真菌 未归属（子囊菌门） −0.123 0.735 −0.002 0.952 0.047 0.842 −0.235 0.451 0.893 0.730 

新赤壳属 0.110 0.289 0.058 0.137 −0.457 0.890 0.126 0.127 0.031 0.810 

未归属-真菌 −0.341 0.214 0.062 0.825 0.126 0.655 −0.014 0.960 −0.245 0.379 

炭疽菌属  −0.346* 0.045 0.391 0.160 −0.246 0.650 −0.295 0.203 0.019 0.239 

间壳座属 0.096 0.212 −0.017 0.605 0.056 0.268 −0.211 0.944 −0.097 0.980 

镰刀菌属 −0.407 0.662 0.405 0.995 −0.315 0.869 −0.254 0.399  0.087** 0.000 

曲霉菌属 −0.519 0.207 0.436 0.150 −0.187 0.376 −0.162 0.285 0.276 0.948 

青霉菌属 −0.524* 0.048 0.382 0.105 −0.128 0.504 −0.348 0.563 0.324 0.319 

拟青霉属 −0.342 0.695 0.145 0.838 0.305 0.087 −0.020 0.654 −0.007 0.912 

未归属（虫草科） −0.293 0.132 0.403 0.134 −0.039 0.253 −0.412 0.362 0.068 0.757 

细菌 泛菌属  0.450** 0.000  −0.524** 0.001 0.183 0.963 0.286 0.771 −0.020 0.436 

假单胞菌属 0.596 0.271 −0.693 0.204 0.434 0.200 0.104 0.503 0.177 0.822 

肠杆菌属 0.382* 0.039 −0.450* 0.037 0.101 0.635 0.236 0.725 0.200 0.467 

节杆菌属 −0.097 0.822 −0.002 0.995 0.277 0.369 −0.134 0.492 0.530 0.951 

嗜糖假单胞菌属 −0.146 0.275 −0.275 0.886  0.689** 0.010 0.394 0.645 0.274 0.291 

未归属（微球菌科） −0.196 0.780 0.147 0.995 0.342 0.768 −0.009 0.518 0.303 0.846 

大肠杆菌（志贺氏菌属） 0.216 0.247 −0.139 0.427 0.313 0.502 0.433 0.774 0.146 0.183 

布鲁氏菌属 0.132 0.319 −0.468 0.150  0.812** 0.009 0.471 0.506 0.148 0.871 

不动杆菌属 −0.341 0.568 0.141 0.722 0.194 0.931 0.252 0.604  0.516** 0.000 

贪铜菌属 −0.182 0.247 −0.222 0.989 0.535 0.111 0.346 0.963 0.083 0.100 

*P＜0.05 表示显著相关，**P＜0.01 表示极显著相关 

*significance at 0.05 level，**super significance at 0.01 level 

 

红色表示正相关，绿色表示负相关 

red indicates positive correlation, green indicates negative correlation 

图 6  多花黄精内生菌与有效成分相关性网络图 

Fig. 6  Correlative network of endophyte associate with active ingredients in P. cyrtonema 
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4  讨论 

药用植物在长期选择进化过程中，不同产地

环境气候因子、内环境等因素赋予其不同品质，

植物内生菌是植物内部环境的主力军，研究药用

植物微生物群落结构组成及其多样性与有效成分

之间的关系，对揭示有效成分含量变化、道地药

材形成机制具有重要意义[24]。目前有关多花黄精

内生菌群体的多样性与有效物质成分含量之间的

相关性等研究尚未报道[25]。 

本研究利用 MiSeq 高通量技术，对湖南、安

徽、江西、湖北、贵州 5 个产地 15 组多花黄精样

品进行细菌 16S rDNA V3-V4 区和 ITS rDNA 基因

测序，将内生菌菌群相对丰度与绝对定量的微生

物数量相结合，客观、真实、全面的反映了多花

黄精内生菌菌群结构及其多样性。基于各产地

OTU 及其相对丰度计算 Shannon 指数和 Chao1 指

数（表 2），说明多花黄精根茎中定殖较为丰富的

内生菌，这些内生菌不仅数量众多，而且种类也

很丰富。某种程度上，内生菌在宿主植物机体内

的生物量代表着其与宿主之间进行着频繁的信号

和物质交流。在本研究 15 组样品中，内生细菌的

优势菌属是泛菌属，占比最高达到了 61.12%，最

低 0.88%。泛菌属在植物中广泛存在，具有作为生

防菌、产生植物激素、溶解磷素、生物固氮等作

用。研究者从水稻中分离的内生泛菌属菌株 YS19

可以分泌生长素、细胞脱落酸、细胞分裂素、赤

霉素，对植物的生长发育具有直接促进作用 [26]。

其次，优势菌属为假单胞菌属，占比范围为

0.5%～33.67%。假单胞菌是一类重要的内生菌微

生物，能够产生活性物质或者改善矿质营养直接

促进植物生长，或者其代谢产物或竞争作用抑制

或阻碍其他病原微生物的发生发展，间接促进植

物的生长[27]。本研究中相对丰度较高的内生细菌

菌属还有肠杆菌属、节杆菌属 Paenarthrobacter 

Busse、鲍氏杆菌属 Paucibacter Rapala 和大肠杆菌

志 贺 菌 属 Escherichia-Shigella Castellani & 

Chalmers 等。内生真菌的优势菌群为子囊菌门下

一未知鉴定菌属，其次为赤壳属、炭疽属、间座

壳属、镰刀菌属等。众所周知，在根和根茎类药

材栽培种植过程中，易患根腐病，其具有易传

染、致死率高、防治难度大等特点。致病菌是根

腐病发生发展的关键所在。本研究测序发现多花

黄精内生真菌群落中含有炭疽属、镰刀属等常见

致病菌菌属，这为多花黄精栽培种植过程中农业

防治方面提供了参考依据。 

药用植物的有效成分含量直接对应中药材的

品质及其在临床的疗效，是评价药材品质的主要

标准。对药材而言，其产地生态环境因子、内环

境因子等是中药有效成分生物合成的反应条件，

与中药材质量及其道地性等紧密相关。内生菌作

为其内环境主要影响因素，参与药材质量形成过

程，且发挥着重大作用。Kumar 等[28]研究者在姜

黄根茎接种圆褐固氮菌能够显著提高姜黄根茎生

物量及姜黄素的含量，其中姜黄素的含量提升达

到了 6%。Tiwari 等[29]对长春花外植体接种其内生

菌，显著增强了长春花碱、苦艾碱等有效成分的

含量。本研究采用皮尔森相关分析方法，将多花

黄精内生菌优势菌群与其有效成分多糖、总黄

酮、总皂苷、总多酚、5-HMF 含量进行相关性研

究。采用 Cytoscape 软件绘制丰度排名前 10 的优

势内生菌与有效成分双因素相关性网络图，更直

观地反映出优势菌群与有效成分含量之间的相关

性，从图 6 可以看出，菌群与有效成分含量之间

关联错综复杂，同一菌群可与不同种类的有效物

质关联。如 Pseudomonas 菌与多糖含量之间存在

正相关，却与总皂苷之间存在负相关，这可能是

该优势菌群参与了成分的分解代谢，改变了碳代

谢流的方向。不同菌群之间也存在相互影响进而

共同影响有效成分的含量，其具体机制值得进一

步研究。 

本研究初步显示多花黄精根茎内定殖种类丰

富的内生菌菌群，其与多花黄精有效成分含量关

系密切，证明内生菌在多花黄精生长发育及其代

谢过程中参与了多花黄精药材品质的变化，值得

进一步研究。进一步的工作将重点从以下几个方

面进行：（1）继续挖掘不同条件下多花黄精内生

菌资源，完善其分离分类鉴定方法，建立健全

的内生菌物种资源库。通过横向比较分析，探

究其内生菌群地理分布规律，为深入探索药材

道地性奠定基础。（2）分离多花黄精内生菌菌

株，通过内生菌消除、回染实验等分析验证优

势菌群对多糖、皂苷等有效成分含量的影响及

其相关作用机制。（3）建立活性菌株、抗重金

属等特性菌株筛选体系，分离内生菌菌株，评

估其活性成分生产及抗重金属能力，筛选获得

具有药用应用化生产潜力、减低重金属聚积等
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具有开发实用价值的菌株。 
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