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不同栽培模式对人参根际土壤微生物多样性的影响研究3 
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摘  要：目的  以不同栽培模式下的人参根际土壤为研究对象，分析红松下种植人参、农田土壤种植下的人参根际土壤微生

物菌群落多样性及群落功能特征的变化，探讨环境土壤微生物对林下人参、大棚人参生长的影响。方法  采用第三代测序技

术，对不同种植模式人参根际土壤中的优势菌群和差异微生物进行分析。结果  在林下参根际土壤中检测到 α-变形杆菌- 

13-2-20CM-2-64-7、慢生根瘤菌属的 erythrophlei、SP-URHD0069、Lablabi、硝化螺旋菌 SCGC-AG-212-E16、放线菌- 

13-1-2CM-4-69-9 为优势菌种，这些固氮菌在加强了林下人参的养分吸收，在增加森林碳汇方面起到积极作用，同时增强了

林下人参的抗逆性。相同年限的大棚人参根际土壤中检测出单胞菌、荧光假单胞菌、诺卡氏菌-SP-lS0805N、诺卡氏菌 terrae、

γ-变形杆菌-13-2-20CM-66-19 显著增多，其中氨化细菌，纤维素分解菌、硝化菌丰度较高，这与种植方式比如施肥，翻耕、

农药使用有密切联系。结论  不同的栽培模式影响着人参根际土壤微生物菌群落多样性，及菌群功能特征。为后期人参绿色

种植提供理论依据，为人参农林复合经营的可持续发展提供参考。 
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Abstract: Objectives  The rhizosphere soil of Panax ginseng under different cultivation modes which collected from Benxi, 

Liaoning Province were studied in this article. The diversity of rhizosphere soil and the changes in functional microbial communities 

were analyzed between under forestry Panax ginseng  and Greenhouses P. ginseng. Methods  Next generation sequencing 

technology  was used to analyze the dominant flora and differential microorganisms in the rhizosphere soil of P. ginseng under 

different planting patterns. Result  Alphaproteobacteria-bacterium-13-2-20CM-2-64-7, Bradyrhizobium-erythrophlei, 

Bradyrhizobium-SP-URHD0069, Bradyrhizobium-Lablabi, Nitrosomonas-sp-scGC-AG-212-E16 and actinomycetes-13-1-2 

cm-4-69-9 were the dominant bacterias which detected from rhizosphere soil of Panax ginseng under forest. These nitrogen-fixing 
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bacteria enhanced the nutrient absorption of underforest ginseng, which played a positive role in increasing forest carbon sink, and 

enhanced the resistance of ginseng.In the same aged ginseng in greenhouse, there was a significant increase of Pseudomonadac、

Pseudomonas-fluorescens,Nocardioides-sp-Iso805N,Nocardioides-terrae,Gammaproteobacteria-bacterium-13-2- 20CM-66-19 in its 

rhizosphere soil. Among them, ammoniating bacteria, cellulose decomposing bacteria and nitrification bacteria are abundant, by 

which related to planting methods such as fertilization, tillage and pesticide used. Conclusion  Different cultivation patterns affect 

the diversity and functional characteristics of rhizosphere soil microflora of ginseng,This study provides theoretical basis for green 

ginseng planting in the later stage and provides reference for the sustainable development of ginseng agroforestry. 

Key words: Panax ginseng C.A. Meyer; rhizosphere soil; microbial diversity; diversity analysis; cultivation patterns 

 

人参 Panax ginseng C. A. Meyer 为五加科人参

属植物，是我国重要的传统中药，也是历史悠久的

药食两用天然资源，人参中主要活性成分人参皂苷

对神经系统、心血管系统以及肿瘤等疾病均具有较

好的临床应用价值，已应用于多种疾病的治疗和预

防，在中医药发展中有着重要的地位和作用[1-2]。然

而人参生长周期长，连作障碍严重，随着人们对人

参需求的持续增长，人参资源供应日趋紧张，解决

人参供给问题，对于促进人参经济产业发展具有重

要性。近年来，中药材的生态种植倍受关注，并迅

速发展。2018 年黄璐琦院士在全国中药材生产形势

分析会上提出“八化发展”时明确指出“种植生态

化”。郭兰萍等[3-5]结合中药材的特点，从生态农业

的视角提出了中药生态农业发展模式，林下种植通

过对森林土地资源的利用以及借助于林荫优势，可

以大大提高林地的经济效益和生态效益，对我国生

态文明建设有着重要的现实意义据统计，世界人参

总产量约 8500 t，其中辽宁省产量为 5000 t，约占

世界总产量的 60%，占全国的 80%，辽宁山区自然

资源丰富，植被主要是以阔叶次生林、人工针叶林

（落叶松和红松）以及灌木林为主，生态条件优良，

极其适合林下人参的种植，林下种植成为解决人参

供不应求问题的途径之一[6-8]。 

林下人参种植中，因地制宜以松林凋落物作

为林下人参生长环境，一方面松林凋落物的分解

使植物中的无机元素逐步归还土壤，保持了土壤

肥力；另一方面凋落物也给土壤生物提供了营养

物质。土壤微生物作为松林凋落物不可或缺的分

解者，群落多样性的改变能反应土壤质量的动态

变化，其功能多样性变化也能直接反映松林生态

环境系统状况[9-11]。因此，微生物在林下人参生长

及松林生态环境扮演着重要角色。 

随着分子生物学技术的广泛应用，本研究采用

第三代测序技术，从林下人参、大棚人参根际土壤

微生物菌群落多样性，及群落功能特征的变化的角

度，探讨环境土壤微生物与对林下人参、大棚人参

生长的影响，为林下人参健康土壤种植，及今后林

下人参复合经营的可持续发展提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

大棚人参（NPS）样本采集于辽宁省本溪市本

溪满族自治县艾家堡子二号桥（124°1'5.12″ N，

40°56'1.74″E）；林下人参（PS）样本采集于辽宁省

本溪市本溪满族自治县东营坊乡南营坊村

（124°7'25″ N、41°29'8″E）。沈阳药科大学中药学院

中药资源教学研究室贾凌云博士鉴定为人参 P. 

ginseng C. A. Meyer。土壤样本委托云南君维生物科

技公司检测。 

2  方法 

2.1  土壤的采集 

PS、NPS 根际土壤采集于 2021 年 3 月 20 日

辽宁省本溪进行，土样采样采用分层取样的方法。

地表至 10 cm 为表层土、10～20 cm 为根层、30 cm

为底层，每个点取 3 份，3 份混合到一起为一个

样本，其中随机采集 3 个样本林下人参根际土壤

（PS1、PS2、PS3），3 个样本大棚根际土壤（NPS1、

NPS2、NPS3）。将新鲜土样装入无菌自封袋，用

冰盒迅速带回实验室，过筛采用尼龙筛（过 100

目筛），去除杂物后分为样品经冷冻干燥后，用于

土壤分析。并采集各土壤样本的人参植株，抖去

根际土壤，测植株高度及质量。分析不同栽培模

式下人参生长状况[12]。 

2.2  基因测序 

2.2.1  基因组 DNA 的提取和 PCR 扩增  采用

CTAB 方法对样本的基因组 DNA 进行提取，之后

利用琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 的纯度和浓度，取

适量的样本 DNA 于离心管中，使用无菌水稀释样

本至 10 ng/μL。以稀释后的基因组 DNA 为模板，

根据测序区域的选择，使用带 Barcode 的特异引物，

New England Biolabs 公司的 Phusion® High-Fidelity 
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PCR Master Mix with GC Buffer，和高效高保真酶进

行 PCR，确保扩增效率和准确性。引物对应区域：

16S V4 区引物（341F 和 806R）：鉴定细菌多样性；

引 物 为 341F （ 5’-ACTCCTACGGGAGGCAGC- 

AG-3’）和 806R（5’-GGACTACHVGGGTWTCT- 

AAT-3’）；ITS1 区引物（ITS1F 和 ITS1R）：鉴定真

菌多样性；引物序列为 ITS1F（5’-CTTGGTCATT- 

TAGAGGAAGTAA-3’）和 ITS1R（5’-GCTGCGTT- 

CTTCATCGATGC-3’），此外，扩增区域还包括 16S 

V3-V4/16S V4-V5/16SV5-V7；古菌 16S V4-V5/古菌

16S V8；18S V9 和 ITS2 区。 

2.2.2  PCR 产物的混样和纯化  PCR 产物使用 2%

浓度的琼脂糖凝胶进行电泳检测；根据 PCR 产物浓

度进行等量混样，充分混匀后使用 2%的琼脂糖凝

胶电泳检测 PCR 产物，对目的条带使用 Qiagen 公

司提供的胶回收试剂盒回收产物。 

2.2.3  文库构建和上机测序  使用 TruSeq® DNA 

PCR-Free Sample Preparation Kit 建库试剂盒进行文

库构建，构建好的文库经过 Qubit 和 Q-PCR 定量，

文库合格后，使用 NovaSeq6000 进行上机测序。 

2.3  数据处理与分析 

用 Qiime 软件（Version 1.9.1）计算 Unifrac 距

离，构建 UPGMA 样本聚类树。使用 R 软件（Version 

2.15.3）绘制 PCA，数据采用 SPSS v19.0 进行统计

分析和方差分析（LSD，P＜0.05 用 Microsoft Excel 

2013 进行绘图，LEfSe 软件估算每个组分（物种）

丰度对差异效果影响的大小。 

3  结果与分析 

3.1  不同栽培模式下人参根际土壤微生物群落组

成分析 

为了研究 PS、NPS 土壤微生物群落差异，对

PS 组绘制圆饼图（图 1），在门水平，变形菌门

（Proleobactera）、放线菌门（Actinobacteria）、疣微

菌门（Verrucomicrobia）、绿弯菌门（Chloroflaxi）

占比分别为 44%、11%、11%、12%，其他占比为

22%；在纲水平占比分别为 52%、8%、12%、1%，

其他占 27%。对 NPS 组绘制圆饼图（图 2），在门

水平，变形菌门、绿弯菌门、疣微菌门占比分别为

46%、8%、8%，其他占 38%。在纲水平上占比分

别为 40%、2%、12%，其他占 46%，在门水平下，

对 PS、NPS 前 10 的优势菌群作柱形图（图 3），分

别是变形菌门、放线菌门、疣微菌门、酸杆菌门

（Acidabactoria）、硝化螺旋菌门（Nitrospira）、绿弯

菌 门 、 担 子 菌 门 （ Basidiomycota ）、 蓝 菌 门

（Cyanobactoria）、芽单胞菌门（Gemmatimonadetes），

分析发现 PS、NPS 土壤微生物优势种群结构相似，

但各样本土壤细菌丰度存在差异，其中放线菌门较

高。在属水平下，丰度前 10 的微生物柱形图（图 4）

发现，NPS2 中假单胞菌丰度高，基于 Bray-Curtis

距离（图 5）对 PS、NPS 土壤微生物进行 NMDS 分

析（图 6），分析结果表明，PS、NPS 土壤微生物群

落组成具有明显差异，结果与柱形图分析相互验证，

大量试验证明，微生物产生的约 8000 种生物活性物

质中，近 70%由变形菌门、放线菌、产生。农业生

产中，变形菌、放线菌通过产生抗生素、生长调节 

 

图 1  PS 根际微生物群落组成 

Fig. 1  Microbial community composition in rhizosphere of  

under forestry Panax ginseng (PS)  

 

图 2  NPS 根际微生物群落组成 

Fig. 2  Microbial community composition in rhizosphere of  

Greenhouses P. ginseng (NPS)  

 

 

图 3  门水平下不同栽培模式人参丰度前 10 微生物群落结

构特征 

Fig. 3  Characteristics of the top 10 microbial community 

in abundance at the level of phylum in different from 

different cultivated Panax ginseng 

相
对

丰
度

 

1.00 

 

0.75 

 

0.50 

 

0.25 

 

0 
PS1  PS2  PS3  NPS1 NPS2 NPS3 

样品 

 

p_ Proteobacteria 
p_ Actinobacteria 
p_ Verrucomicrobia 
p_ Acidobacteria 
p_ Nitrospirae 
p_ Candidatus Rokubacteria 
p_ Chloroflexi 
p_ Basidiomycota 
p_ Cyanobacteria 
p_ Gemmatimonadetes 
others 
 

Proteobacteria 
Acidobacteria 
Verrucomicrobia 
Chloroflexi 
others 

Proteobacteria 
Chloroflexi 
Verrucomicrobia 
others 
 



·5306· 中草药 2021 年 9 月 第 52 卷 第 17 期  Chinese Traditional and Herbal Drugs 2021 September Vol. 52 No. 17 

   

 

图 4  属水平下不同栽培模式人参丰度前 10 的微生物群落

结构特征 

Fig. 4  Characteristics of the top 10 microbial community 

in abundance at the level of genus in different from 

different cultivated Panax ginseng 

剂、水解酶和生物碱等活性物质，有效调节土壤微生

物区系，改善土壤微域环境，进而诱导植物产生抗性，

达到控制植株病害、促进生长的作用[13-15]。 

3.2  不同栽培模式下人参根际土壤微生物种水平

丰度聚类、主成分分析 

聚类分析是一种多元统计分析方法，在种水平

对 PS、NPS 土壤微生物进行聚类分析后绘制热图，

如图 7 所示，颜色越接近红色说明微生物在对应样

本中的数量越高聚集越显著，越接近于蓝色含量越

少，PS1、PS2、PS3 中微生物种类聚集在左下角落。 

NPS1、NPS2、NPS3 中微生物种类聚集在右上

角落，在聚类热图中 PS 与 NPS 中聚集的位置不同，

PS 与 NPS 2 组样品之间存在明显的差异。同时在种 

 

图 5  Bray-Curtis 距离聚类树结构 (a) 和在门水平上的物种相对丰度分布 (b) 图 

Fig. 5  Bray-Curtis distance cluster tree structure (a) and relative species abundance distribution of each sample at 

phylum level (b) 

 

图 6  PS and NPS 组根际微生物门水平 NMDS 图 

Fig. 6  NMDS of Microbial community in rhizosphere of 

PS and NPS at phylum level 

水平，对 PS、NPS 土壤微生物群落的 Beta 多样性

进行分析（图 8），评估其群落组成相似性及差异性

情况。从图 8-b 看出，NPS 中，2 个要作用的微生

物类群，其中变形杆菌丰度最大。NPS 组主要是丙

酸杆菌科的假单胞菌、未知型 r-变形杆菌科、γ-变

形杆菌科的γ-变形杆菌-13 220CM-66诺卡氏科的诺

卡氏菌-sp-Iso805N、伞菌纲、放线菌纲，其中丙酸

杆菌科的假单胞菌、诺卡菌对其影响程度最大。结

合进化分支图（图 9）可知，PS 组包括 4 门 6 纲 9

目 9 科 8 属，NPS 组包括 2 门 5 纲 6 目 6 科 3 属。

PS 组内有差异的标志物相对较多，各类菌群在 PS、

NPS 的占比有所不同，且在其它丰度较低的菌群类

别上也有所差别。 

3.3  不同栽培模式下人参根际土壤微生物显著差

异物种的聚类热图分析 

基于上述 LEfSe 软件筛选出的组间具有差异的

物种，在属水平对差异物种绘制聚类热图以反映这

些差异物种在各样品中分布情况。基于差异物种的

聚类热图展示结果如图 10 所示。 
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图 7  PS、NPS 根际微生物聚类热图 (a) 和二维空间 PCA (b)  

Fig. 7  Cluster analysis heatmap (a) and Two dimensional PCA (b) of Microbial community in rhizosphere of PS and NPS 

PS1 中，鞘脂单胞菌属 Sphingomonas、新鞘脂

菌属 Novosphingobium 高度聚集；黄色杆菌属

Pseudolabrys、Pseudorhodoplanes 属是 PS2 中优势

微生物、慢生根瘤菌属 Bradyrhizobiaceae、红游菌

属 Rhodoplanes 在 PS3 广泛存在、慢生根瘤菌属

Bradyrhizobium 是一种固氮菌，可以为植物和土壤

微生物提供氮源，对植物生长有重要作用。这些特

殊微生物群落可能与林下人参抗逆性，药用成分积

累有关，假单胞菌属 Pseudomonas 在 NPS2 组中丰

度 高 度 聚 集 。 丙 酸 杆 菌 亚 目 诺 卡 氏 菌 属

Nocardioides、真菌属 Moniliophthora 在 NPS 中丰

度较高。红游动菌属 Rhodoplanes 可能是引起 PS 根

腐病生的关键菌群，后续研究应重点关注。 

3.4  不同栽培模式下人参生长状况 

不同种植方式人参生长状况不同，如表 1、2

所示，其中 NPS 组平均株高（45.2 cm）明显高于

PS 组平均株高（27.8 cm），NPS 组平均根质量（0.70 

g）明显重于 PS 组平均根质量（0.20 g），NPS 组根

质量与株高成正比。NPS 组生长优于 PS 组。 

4  讨论 

研究表明，不同栽培模式下人参微生物群落的

多样性显著不同。分析发现大棚人参土壤真菌数量

增加，在纲的水平发现，NPS 组绿弯菌纲高于 PS

组，特别是某些致病真菌的增加，导致土壤微生物

出现从“细菌性”型，到“真菌型”的转变。Dong

等[16]发现三七连续种植体系下，死苗率与真菌多样

性显著相关，致病群落 F. oxysporum 丰度增加；白

容霖等[17]在吉林省人参根腐病病原真菌种类的研

究表明，在人参生长过程中多数病害的发生是由于

真菌的感染导致的，真菌的增加也是是参地土壤性

状变劣的主要原因之一[18]。 

大棚人参种植中连作障碍是常见的种植问题，连 

 

图 8  PS (a) 和 NPS (b) 参根际微生物群落 LDA 值分布图 

Fig. 8  LDA score of Microbial community in rhizosphere of PS (a) and NPS (b) 
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图 9  PS、NPS 根际微生物差异物种的进化分支图 

Fig. 9  cladogram of different Microbial community in rhizosphere of PS and NPS

 

图 10  PS 和 NPS 根际土壤显著差异微生物群落聚类热图 

Fig. 10  Cluster analysis heatmap of Significantly different 

Microbial community in rhizosphere of PS and NPS 

表 1  2 年 PS 生长数据 

Table 1  Two years of underforest ginseng growth data 

序号 地上高度/cm 根长/cm 株高/cm 人参根质量/g 人参地上质量/g 

PS1 21.2 6.5 27.7 0.21 0.32 

PS2 19.4 5.4 24.8 0.17 0.25 

PS3 23.4 7.5 30.9 0.23 0.31 

平均值 21.3 6.4 27.8 0.20 0.29 

表 2  2 年 NPS 生长数据 

Table 2  Two years of greenhouse ginseng growth data 

序号 地上高度/cm 根长/cm 株高/cm 人参根质量/g 人参地上质量/g 

NPS1 32.1 13.6 45.7 0.70 1.12 

NPS2 27.4 12.4 39.8 0.68 0.93 

NPS3 35.3 14.8 50.1 0.74 1.23 

平均值 31.6 13.6 45.2 0.70 1.06 

作障碍与微生物群落的动态变化、土传致病微生物的

增加、土壤的盐分累积和酸化、营养失衡和植物化感

作用等有关，其中土壤微生物群落多样性、土壤致病

菌的数量是连作障碍形成的几个关键因素[19-23]。在

NPS 中，r-变形门假单胞属细菌聚集，现有的研究

表明，假单胞属细菌在三七连作障碍的形成过程中

具有较强的致病性，张子龙等[24]通过高通量 16S 

rRNA 测序，研究三七健康与根腐病植株根际与根

内细菌发现，根际和根内根腐病植株的假单胞属多

样性均显著高于健康植株。同时本研究还观察到，

在 NPS 组中，临床耐药相关的细菌诺卡氏菌

-sp-Iso805N 大量聚集，诺卡氏菌属 Nocardia 是土壤

中发现的革兰氏阳性环境细菌。广泛存在于水、土

壤、尘埃、腐烂的植物以及动物的排泄物中[25-28]。

耐药细菌含有大量耐药基因，据报道，一些致病细菌

R. solanacearum、Acinetobacter sp.耐药基因能通过根

系吸收进入烟草体内[7]。Demaneche 等[29]研究发现

blaTEM116 基因在转基因玉米（Bt176）中被频繁检

出，耐药基因长期积累对人体带来很大的威胁和风

险，诺卡氏菌属等的耐药基因是否随食物链进入人

体，这也是严重环境问题，这同时为指导大棚人参对

农粪使用及栽培方式的改变具有重要意义。 

在 PS 组中 α-变形菌纲慢生根瘤菌，放线菌是

主要组成者，放线菌可以产生多种抗生素，前人研
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究表明，放线菌剂对人参连作障碍的修复具有重要

的应用价值，可以调控土壤微生物区系平衡，增加

有益菌数量。同时，放线菌对人参也有促生作用，

有利于人参根系干物质积累，显著提高参根人参皂

苷 Re 含量[30]。近年来根瘤菌对植物土传病害生物

防治广泛推广，Whipps 等[31]研究发现根瘤菌可以产

生一种抗生素香草木樨毒素（Trifolitoxin）抑制病

原菌的生长，根瘤菌在改善土壤理化性质中扮演着

重要重要角色，李艳等[32-33]选用了不同的豆科绿肥

植物研究了它们对土壤修复的影响，发现长期种植

紫花苜蓿和林生山黧豆的人工草地的土壤盐分含量

明显降低，0～40 cm 土层脱盐最为强烈，脱盐率达

47.8%～48.8%，0～20 cm 土层的有机质、全氮含量

分别提高了 28.4%、42.5%和 95.6%、69.8%[34]，碳

氮含量直接影响土壤微生物丰度。目前对于多数根

瘤菌的研究仍集中在豆科植物紫花苜蓿重金属毒

性、抗性机制等研究阶段，在根瘤菌对五加科人参

属植物影响鲜见，这为人参林下种植及克服连作障

碍提供新途径。 

不同种植方式影响土壤微生物丰度与结构，在

PS 组根际土壤中变形菌门、放线菌门、绿弯菌门、

疣微菌门是主要的优势菌群，其中 α-变形杆菌- 

13-2-20CM-2-64-7、慢生根瘤菌 erythrophlei、慢生

根瘤-SP-URHD0069、慢生根瘤菌-Lablabi、硝化螺

旋 菌 -SP-SCGC-AG-212-E16 、 放 线 菌 -13-1- 

2CM-4-69-9 大量聚集，这些有益菌具有独特的固氮

能力，在土壤的碳氮循环中扮演重要的角色，与 PS

组抗逆性较高，不易感病的原因相关。NPS 组根际

土壤中假单胞菌、荧光假单胞菌、诺卡氏菌 - 

SP-lS0805N 、诺卡氏菌 -terrae 、 γ- 变形杆菌 - 

13-2-20CM-66-19 大量聚集，其中氨化细菌、纤维

素分解菌、硝化菌丰度较高，这与种植方式比如施

肥、翻耕、农药使用有密切联系。农药的使用是引

起假单胞菌属、诺卡菌属增加的原因。大棚种植肥

料使用，改变了根际土壤环境，提高了微生物数量，

促进了根系的生长，这也是与相同年限 PS 相比，

体积及质量远大于 PS 组原因。人参的生长与品质

与土壤健康密切相关，微生物在土壤健康中扮演重

要角色。本实验仅就种植方式对人参根际微生物差

异进行分析，而关于种植方式影响土壤理化性质缺

乏详细的分析，因此今后还有待于进一步探讨。在

大棚人参种植中，可通过筛选有益菌群，合理施肥，

提高 NPS 抗虫害能力及品质，同时为人参种植回归

山林提供理论依据，为人参农林复合经营的可持续

发展提供参考。 
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