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摘  要：目的  探究不同生长年限党参 Codonopsis pilosula 根系微生物群落结构变化及其与土壤环境因子的相关性，以提高

党参品质。方法  对一、二、三年生党参土壤、根际土壤和根进行高通量测序和生物信息学分析。结果  随党参生长年限的

增加，土壤和根际土壤中优势细菌 Arthrobacter 处于动态平衡，而根内细菌 Ralstonia 丰度减少。真菌 Mortierella 在土壤和

根际土壤中丰度逐年降低，病原真菌 Fusarium 在党参根系中丰度逐年增加。不同生长年限的党参根系微生物群落组装更多

的受随机性过程影响，且根系细菌的群落功能稳定性高于真菌。蛋白酶（protease，PRO）、全氮（total nitrogen，TN）、速

效钾（available potassium，AK）、水分（water content，WC）、速效磷（available phosphorus，AP）和土壤有机质（soil organic 

matter，SOM）是影响不同生长年限党参根系细菌群落结构和多样性的主要影响因素，TN 和全钾（TK）是影响真菌群落结

构和多样性的主要影响因素。结论  党参根系微生物群落组成和多样性随生长年限改变，并对不同土壤环境因子作出差异化

响应，该研究为后期深入研究党参病害防治，提高党参品质提供理论基础。 
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Abstract: Objective  To explore the changes of root microbial community structure of Dangshen [Codonopsis pilosula (Franch.) Nannf.] 

in different growth years and its correlation with soil environmental factors in order to improve the quality of C. pilosula. Methods  The 

soil, rhizosphere soil and roots of C. pilosula in the first, second and third years were analyzed by high-throughput sequencing and 

bioinformatics. Results  With the increase of growth years of C. pilosula, the Arthrobacter of dominant bacteria in soil and rhizosphere soil 

was in dynamic balance, while the abundance of bacterial Ralstonia in root was decreased. The abundance of fungal Mortierella in soil and 

rhizosphere soil decreased year by year, while the abundance of pathogenic fungus Fusarium in C. pilosula root increased year by year. The 

microbial community assembly of C. pilosula roots with different growth years is more affected by random processes, and the functional 

stability of root bacteria is higher than that of fungi. Protease, total nitrogen, available potassium, water content, available phosphorus 

and soil organic matter are the main factors affecting the bacterial community structure and diversity of C. pilosula roots in different growth 

years. Total nitrogen and total potassium are main factors affecting the structure and diversity of fungal community. Conclusion  The 

composition and diversity of root microbial community of C. pilosula changed with the growth years, and responded to different soil 

environmental factors, which provided a theoretical basis for the later in-depth study of C. pilosula disease control and improving its quality. 
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党参 Codonopsis pilosula (Franch.) Nannf.属于

桔梗科植物，其干燥根作为中国传统补益药，富含

甾醇、多糖、炔苷、生物碱等活性成分[1-2]。中国药

典中记载，党参具有健脾、润肺、养血、生液、增

强免疫等功效[3]。党参在我国种植广泛，而甘肃省

是中国最大的党参种植基地，栽培面积占全国种植

总面积的 90%以上[4]。 

植物根系包含根内、根平面、根际和土壤，

土壤中蕴含丰富多样的微生物，对生态系统的稳

定发挥着重要作用[5-8]。根际作为地球上物质和能

量循环、信息交换最活跃的界面之一，也是植物-

微生物-土壤相互作用的一个复杂场所[9]。根际微生

物系统可以调整植物菌群结构，增强植物抵抗力和

提高特殊环境胁迫下的耐受性[10]，同时根际土壤微

生物也是衡量土壤肥力和养分的重要指标[11]。药用

植物产生的黄酮、萜类等次级代谢产物的积累，因

种植地点、季节和植物基因型而异，这些因素也会

影响定殖于宿主体内微生物的分布[5]。在植物生长

过程中，这些代谢产物很容易被释放到土壤中，

引起土壤理化性质的改变，最终导致根系微生物

群落的变化[12]。冼康华等[13]对 3、5、7、9 年生

华重楼根际微生物和土壤理化因子进行的研究结

果表明，随着华重楼生长年限的增加，根际微生

物多样性先升高后降低，速效钾和全氮是影响根

际细菌群落组成的主要因素，总钾是影响根际真

菌群落组成的重要因子。李勇等[14]研究发现不同

生长年限的西洋参根际土和非根际土中的微生物

群落结构存在显著差异，不同土壤样品的微生物

群落结构表现一定的根际效应。国内外研究表明，

土壤养分丢失、微生物菌群结构发生变化 [15,16-22]

等为植物连作障碍的主要原因。综上研究所述，

探究在不同生长年限药用植物生长发育对根系微

生物群落多样性的影响，对了解药用植物根系状

态、促进植株生长、防止土传病虫害及提高药材

品质等有极其重要的意义。 

近年来党参根系微生物研究多集中在连作障

碍[23]、缓解根腐病[24]等方面，而不同发育时期的党

参与根系微生物群落多样性变化的研究较少，微生

物群落结构变化与党参生长年限的关系仍不清楚。

因此，本研究利用 Illumina MiSeq 的高通量测序技

术，对不同生长年限党参土壤、根际土壤和根细菌

16S rRNA 和真菌 ITS 序列进行测序，研究不同生

长年限的栽培党参根系微生物群落结构组成和多样

性，探讨党参生长发育对定殖微生物群落结构变化

的影响，为后续深入研究党参活性成分积累调控机

制提供理论依据。 

1  材料与仪器 

1.1  材料 

供试党参根际土壤和根来自甘肃省定西市岷县

中药种植基地（104°14′40″E，35°10′12″N），植物

样本经兰州理工大学生命科学与工程学院制药工程

专业杨林副教授鉴定为桔梗科植物党参 C. pilosula 

(Franch.) Nannf.，品种为“白条”。不同年限党参

主要通过种苗移栽的方式种植。 

1.2  仪器 

DYCP-32C 型琼脂糖水平电泳仪（北京市六一仪

器厂）；Covaris 超声波破碎仪（Covaris S2 System 

Massachusetts，美国）；Qubit Fluorometric Quantification

（Qubit 2.0，Thermo Scientific，美国）；Agilent 5400

生物分析仪（Agilent Technologies 有限公司，USA）

T100 PCR 仪（Bio-Rad 公司，美国）；Novaseq 6000

测序仪（Illumina，San Diego，CA，美国）。 

2  方法 

2.1  样品处理 

2021 年 8 月中旬，在甘肃省定西市岷县中药种植

基地分别采集一年生、二年生和三年生党参根际土壤

和药用部位根。采样时，每个样地随机选取 6 个样方

（5 m×5 m），每个样方随机设置 3 个重复，则共采

集党参土壤 18×3 份，根际土壤 18×3 份，根 18×3

份。先采用抖落法收集与根系结合松散的土壤，作为

非根际土壤，再收集与根系表面粘附性较强的土壤作

为根际土壤（距离根部 2.5 mm），最后收集根[25]。

土壤样品装入无菌密封袋，冰袋保存迅速送回实验

室。随机将每 2 个样方内的土壤混合作为土壤样本的

一个重复；将每个样方内的根际土壤混合，作为根际

土壤样本的一个重复；将每个样方内的根混合，作为

根样本的一个重复。3 个处理（SF、SS、SR），共得

到 18 组样品，分别标记为 SF1、SF2、SF3、SS1、SS2、

SS3、SR1、SR2、SR3。SF1、SF2、SF3 分别表示一、

二、三年生党参土壤；SS1、SS2、SS3 分别表示一、

二、三年生党参根际土壤；SR1、SR2、SR3 分别表

示一、二、三年生党参根。所有样品平均分成 2 份，

一份保藏于−80 ℃用于高通量测序，一份保藏于

−20 ℃用于理化性质测定。 

采集的党参根部，分别用毛刷去除表面土壤，

自来水冲洗干净，利用 0.1%次氯酸钠表面消毒 10 
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min，再用 75%乙醇，消毒 5 min，最后用无菌水冲

洗干净，无菌滤纸吸干表面水分，最后一次清洗水

用于菌落检查，将确定表面消毒彻底的根部保存在

预先灭菌的离心管中，液氮速冻，置于−20 ℃冰箱

中，用于后续的内生菌群落结构分析。 

2.2  土壤理化性质测定 

土壤理化性质测定参考《土壤农化分析》[26]。

土壤有机质（SOM）含量测定采用重铬酸盐湿法燃

烧法；全氮（TN）测定采用凯氏定氮法；速效氮（AN）

测定采用碱扩散法；全磷（TP）含量测定采用钼酸

铵比色法；速效磷（AP）含量测定采用碳酸氢钠浸

提-火焰分光光度法。全钾（TK）含量测定采用氢

氧化钠熔融-火焰分光光度法[27]。速效钾（AK）含

量采用醋酸铵浸提-钼锑抗比色法[28]。土壤含水率

（MC）采用常规烘干恒重法测定[29]。 

2.3  土壤微生物活性测定 

土壤微生物生物量氮（MBN）和微生物生物量

碳（MBC）采用氯仿熏蒸浸提法测定[30-33]。 

2.4  土壤酶活性测定 

土壤酶活性测定参考《土壤酶及其研究法》[32]。

硝酸还原酶（nitrate reductase，NiRs）采用苯酚二

磺酸比色法测定，纤维素酶（cellulase，CE）和蔗

糖酶（sucrase，SUC）采用 3,5-二硝基水杨酸比色

法测定，过氧化氢酶（catalase，CAT）采用高锰酸

钾滴定法测定，土壤磷酸酶（soil phosphatase，PHP）

采用磷酸苯二钠比色法测定，亚硝酸还原酶（nitrite 

reductase，NR）采用微量法测定，土壤蛋白酶（soil 

protease，PRO）采用茚三酮比色法测定。 

2.5  DNA 提取与 PCR 扩增 

从根部和土壤中提取总 DNA。根样本的 16S

用 799F（5’-AACMGGATTAGATACCCKG-3’）和

1193R（5’-ACGTCATCCCCACCTTCC-3’）引物对

V5-V7 可变区进行 PCR 扩增，土壤和根际土壤样本

的 16S 用 341F（5’-CCTAYGGGRBGCASCAG-3’）

和 806R（5’-GGACTACNNGGGTATCTAAT-3’）引

物对V3～V4可变区进行PCR扩增，所有样本的 ITS

用 ITS1-1F-F （ 5’-CTTGGTCATTTAGAGGAA- 

GTAA-3’ ） 和 ITS1-1F-R （ 5’-GCTGCGTTCTT- 

CATCGATGC-3’）引物对 ITS1-1F 可变区进行 PCR 扩

增。扩增程序为：在 98 ℃预变性 1 min 后，运行 30

个循环，包括在 98 ℃下孵育 10 s，50 ℃下孵育 30 s，

在 72 ℃时延长 30 s，然后在 72 ℃时延长 5 min。扩

增产物经 2%琼脂糖凝胶电泳法纯化回收。 

2.6  文库构建与测序 

根据 Illumina MiSeq 平台（Illumina，San Diego，

美国）标准操作规程将纯化后的扩增片段构建文库。

构建文库步骤如下：（1）连接“Y”字形接头；（2）

使用磁珠筛选去除接头自连片段；（3）利用 PCR

扩增进行文库模板的富集；（4）氢氧化钠变性，产

生单链 DNA 片段。利用 Illumina 公司的 Miseq 

PE250 平台进行测序。运用 QIIME2 feature-classifier

插件将 ASV 的代表序列比对到预先训练好的 13.8

版本 99%相似度的 GREENGENES 数据库（16S 

rRNA）（根据引物对将数据库分别聚集到 V3V4

和 V4V5 的区域）和 8.2 版本的 UNITE 数据库（ITS）

（根据引物对将数据库分别聚集到 ITS1、ITS3 的区

域），得到了物种的分类信息表[34]。之后用 QIIME2 

feature-table 插件剔除了所有污染性的线粒体和叶

绿体序列。 

2.7  生物信息学分析 

使用 Qiime 2.0 计算分析到物种的 Chao1、

Shannon、Simpson 和 Observed feature 指数值，使

用 ANOVA 分析 α 多样性指数的组间差异。基于 R

的“ Phyloseq ”包进行主坐标分析（ principal 

coordinates analysis，PCoA）分析，以可视化不同

组之间样本关系。Mantel test 基于 R 的“vegan”包

分析土壤养分与物种多样性之间关系。应用中性群

落模型来评估细菌和真菌群落的组装过程，中性群

落模型用于通过预测微生物群落组装的频率之间的

关系来确定随机过程对微生物群落组装的贡献[35]。

去除样本发现率低于 20%的物种，构建共生网络，

选取丰度＞10%的模块进行标记，并展示其 top10

门水平物种丰度，使用 R 的“vegan”“psych”和

“igraph”包完成上述内容。冗余分析（redundancy 

analysis，RDA）使用深圳微科盟云平台绘制

（https://www. bioincloud.tech）。 

2.8  统计分析 

使用适用 Windows 的 SPSS 软件 23.0 版进行统

计分析，包括方差分析（ANOVA）和最小显著差异

（LSD）检验。每个柱的值代表 x s ，使用配对 t

检验报告平均值为显著性或不显著性。 

3  结果与分析 

3.1  不同生长年限党参土壤理化性质的变化 

对不同生长年限党参土壤和根际土壤的理化性

质进行测定和分析（表 1），结果显示测得的土壤理

化因子中除 SOM 外，其余理化因子含量在各样本中 
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表 1  各样品土壤理化因子含量 ( 6= n , sx ) 

Table 1  Content of soil physicochemical factors of each sample ( 6= n , sx ) 

土壤特性 PHP/(μg·g−11) NiRs/(μg·g−1) PRO/(μg·g−1) CE/(μg·g−1) NR/(μg·g−1) SUC/(mg·g−1) CAT/(mL·g−1)  TN/(mg·kg−1)  TK/(g·kg−1) 

SF1 0.29±0.06abc 0.01±0ab 0.23±0.26b 0.22±0.16a 1447.76±217.9a 0.17±0.05a 0.30±0.04ab 0.0004±0b 0.82±0.03b 

SF2 0.33±0.31ab 0.01±0b 1.18±0.44a 0.40±0.32a 1339.63±210.52a 0.21±0.06a 0.22±0.02b 0.0008±0a 0.78±0.01bc 

SF3 0.43±0.12a 0.01±0ab 0.22±0.14b 0.82±1.27a 1421.6±167.97a 0.20±0.16a 0.27±0.03ab  0.0006±0ab 0.77±0.02bc 

SS1 0.24±0.04ab 0.01±0ab 0.69±0.98ab 0.22±0.08a 1417.25±234.7a 0.23±0.05a 0.27±0.07ab 0.0004±0b 0.89±0.02a 

SS2 0.16±0.04b 0.01±0b 0.79±0.22ab 0.39±0.17  1383.24±155.38a 0.16±0.08a 0.32±0.05a 0.0004±0b 0.72±0.03c 

SS3 0.23±0.14ab 0.02±0a 0.19±0.05b 0.19±0.11a 1469.33±162.83a 0.19±0.07a 0.26±0.09ab 0.0008±0a 0.78±0.08bc 

F值 2.155 2.859* 2.346 1.128 0.226 0.489 1.422 5.293** 9.527*** 

土壤特性 TP/(mg·kg−1)  AK/(mg·kg−1)  AP/(mg·kg−1)  pH WC/% MBN/(g·kg−1) MBC/(g·kg−1) SOM/(g·kg−1)  

SF1 0.18±0.04bc 257.65±21.86bc 12.00±6.12c 7.93±0.10a   0.09±0.02a 6.12±1.03a 26.76±6.45ab 24.00±2.90ab  

SF2 0.32±0.18a 237.17±25.37c 21.97±3.56a 7.94±0.03a   0.10±0.02a 1.29±0.45b 23.37±8.95ab 23.67±5.65ab  

SF3 0.34±0.06a 287.07±66.85b 16.14±1.56b 7.75±0.02b   0.11±0.01a 1.01±0.51b 14.09±13.25b 29.27±3.02a  

SS1 0.27±0.05ab 344.37±29.28a  5.54±0.78d 7.89±0.07a   0.10±0.01a 5.32±0.93a 21.52±6.75ab 12.39±2.95b  

SS2 0.14±0.03c 231.76±23.98c 14.62±1.14bc 7.86±0.08a 0.07±0b 1.82±0.29b 27.85±3.36ab   26.34±19.43ab  

SS3 0.13±0.01c 236.41±19.99c 15.22±1.28bc 7.88±0.04a    0.06±0.01b 1.46±1.32b 14.49±5.05b  26.67±3.37ab  

F值 7.861*** 10.968*** 22.195*** 3.678* 13.344*** 26.538*** 3.316* 1.902  

同行中数值后面的不同小写字母表示差异显著（P＜0.05）；*P＜0.05  **P＜0.01  ***P＜0.001，下同 

Different lowercase letters after the values in the same line indicate significant differences. ANOVA: *P < 0.05  **P < 0.01  ***P < 0.001, same as below

组间差异显著（P＜0.05）。不同生长年限的党参

根际土壤和土壤中 TN 含量组间差异显著（F＝

5.293，P＜0.01），根际土壤中的 TN 含量逐年增

加，而土壤中 SF2 的 TN 含量最高。土壤中的 TP

含量、MC 随党参种植年限的增加逐渐提高，而根

际土壤中的相应含量与之相反。不同生长年限党参

的土壤、根际土壤都呈弱碱性（pH 7.7～8.0）。MBN

在一年生党参的土壤和根际土壤中含量最高，而在

二年生、三年生党参相应土壤中含量显著降低，且

随种植时间的增加，含量逐渐降低。各土壤酶活性，

仅 NiRs 表现出组间显著差异（F＝2.859，P＜0.05），

随年限增加，NiRs 含量分别在土壤、根际土壤中呈

先减少后增加趋势。PRO 含量在土壤和根际土壤中

随时间序列，先增加后减少，且二年生党参的土壤

中 NiRs 含量高于根际土壤。 

3.2  不同生长年限党参根系微生物群落组成及其

多样性 

3.2.1  细菌群落组成及其多样性  对不同生长年限

党参土壤、根际土壤和根样品进行细菌 16S 和真菌

ITS 高通量测序，土壤和根际土壤样品采用同一引

物扩增 16 S 序列，而根样品采用不同引物扩增 16S

序列，结果显示土壤样本与植物样本细菌注释稍有

差异。在质量控制后，18 个根样本得到 1 446 298

个 16 S 的 clean reads，27 个土壤和根际土壤样本得

到 2 240 267 个 16 S 的 clean reads，在 97%分类水

平下进行 OTU 分类，根内生细菌共获得 3287 个

OTU，分类学地位明确的细菌有 25 个门，68 个纲，

105 个目，156 个科，265 个属和 150 个种；根际土

壤细菌共获得 20 522 个 OTU，分类学地位明确的

细菌有 49 个门，140 个纲，202 个目，238 个科，

362 个属和 179 个种。不生长年限党参土壤、根际

土壤、根内微生物组成差异显著，选择 top10 属水

平物种相对丰度进行优势物种展示。图 1 结果显示

土壤、根际土壤属水平优势细菌为 Arthrobacter

（3.07%），根样本中优势属为 Ralstonia（23.64%）。

党参生长过程中，土壤和根际土壤样本中的各细菌

物种占比处于动态平衡，而根内细菌属 Ralstonia 的

比例逐年减少，Mycobacterium 的比例逐年增加。 

表中展示 Shannon、Simpson、Observed features、

Chao1 4 个 α 多样性指数（表 2）。细菌的 Shannon

指数显示，不同生长年限党参土壤和根际土壤分别

与根样本组间差异显著（P＜0.001），土壤样本

Shannon 指数高于根样本。Chao1 指数显示土壤和

根际土壤中组间差异显著（P＜0.001），土壤样本

的 Chao1 指数高于根样本。图 2-A、B 的 PCoA 显

示同年生党参土壤和根际土壤细菌样本聚集在一

起，而不同年之间样本分离（Permanova：F＝2.294，

P＝0.001），解释率为 25.77%；不同生长年限党参 
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A-属水平根系相关微生物群落组成  B-根内细菌组成  C-土壤和根际土壤细菌组成   

A-composition of microbial community related to horizontal root system of genus  B-root endophytic bacterial composition  C-soil and rhizosphere 

soil bacterial composition   

图 1  根系真菌组成 

Fig. 1  Root-related fungal composition. 

表 2  根系微生物 α 多样性指数 ( 6= n , sx ) 

Table 2  α Diversity index of root microorganisms ( 6= n , sx ) 

样品 
细菌 真菌 

Chao1 Observed features Shannon Simpson Chao1 Observed features Shannon Simpson 

SF1 2 028.66±348.07c 2 014.00±343.01c 9.76±0.23a 0.99±0a 409.00±21.59abc 409.00±21.59abc 5.81±0.27a 0.95±0.01a 

SS1 2 297.29±63.56abc 2 276.33±61.23abc 10.04±0.04a 0.99±0a 365.00±9.11bc 365.00±9.11bc 5.71±0.08a 0.95±0a 

SR1 301.48±21.33d 301.33±21.35d 5.27±0.40b 0.85±0.05b 145.66±18.66d 145.66±18.66d 3.15±0.39b 0.71±0.07bc 

SF2 2 286.37±67.48abc 2 272.33±68.45abc 10.11±0.07a 0.99±0a 474.00±13.65a 474.00±13.65a 6.14±0.10a 0.96±0a 

SS2 2 493.68±68.74abc 2 470.16±66.87abc 10.22±0.03a 0.99±0a 437.16±19.08ab 437.16±19.08ab 6.19±0.09a 0.96±0a 

SR2 387.91±59.19d 387.16±59.36d 5.38±0.23b 0.86±0.02b 202.83±37.17d 202.83±37.17d 2.54±0.43b 0.60±0.10c 

SF3 2 550.28±63.74a 2 525.66±62.67a 10.27±0.05a 0.99±0a 323.66±70.82c 323.66±70.82c 5.23±0.60a 0.92±0.02ab 

SS3 2 124.86±219.02bc 2 110.66±216.91bc 9.94±0.16a 0.99±0a 408.66±38.38abc 408.66±38.38abc 5.22±0.27a 0.90±0.02ab 

SR3 249.37±44.54d 249.16±44.45d 5.58±0.58b 0.90±0.05ab 116.16±28.43d 116.16±28.43d 2.57±0.85b 0.55±0.12c 

F 值 73.628*** 74.02*** 58.051*** 3.714** 19.819*** 19.819*** 11.841*** 5.631*** 

根细菌样本分离（Permanova：F＝2.303，P＝0.001），

解释率为 33.15%。 

3.2.2  真菌群落组成及其多样性  测序质量控制

后，45 个土壤样本和根样本得到 3 537 408 个 ITS

的 clean reads。在 97%分类水平下进行 OTU 分类，

所有样本真菌共获得 3287 个 OTU，分类学地位明

确的真菌有 20 个门，50 个纲，113 个目，259 个

科，599 个属和 916 个种。图 1-C 结果显示土壤、

根际土壤和根内属水平优势真菌为 Fusarium

（10.66%）、Mortierella（9.98%）、Titaea（7.80%）、
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A-根系微生物 β 多样性基于 Permanova 的 PCoA  B-根内细菌的 PCoA  C-土壤和根际土壤细菌的 PCoA   

A-PCoA of β diversity of root microorganisms based on Permanova  B-PCoA of root endophytic bacteria  C-PCoA of soil and rhizosphere bacteria    

图 2  根系真菌的 PCoA 

Fig. 2  PCoA of root-related fungi

Plectosphaerella（6.64%）和 Paraphoma（5.05%）。

党参生长过程中，真菌 Fusarium 在三年生党参的

不同隔室中比例最高，Mortierella 在一年生党参的

不同隔室中比例最高。 

真菌的 Shannon 指数显示，不同生长年限党参

土壤和根际土壤分别与根样本组间差异显著（P＜

0.001），土壤样本 Shannon 指数高于根样本。Chao1

指数显示不同生长年限党参根内细菌和真菌组间

差异不显著，而各样本中细菌的 Chao1 指数明显

高于真菌。图 2-C 的 PCoA 显示不同生长年限的

党参土壤和根际土壤样本的真菌聚集在一起，根

样本聚集在一起（Permanova：F＝4.448，P＝

0.001），解释率为 36.93%。 

3.3  不同生长年限的党参根系微生物菌群分布 

3.3.1  细菌菌群分布  中性群落模型表明随机过

程在土壤和根际土壤细菌群落组装过程中占主导

作用。图 3-A 结果显示中性模型分别解释了一年

生、二年生、三年生土壤和根际土壤细菌 85%、

90.6%、90.2%的群落变化，其中二年生党参土壤

细菌扩散能力高于一年生和三年生细菌。随机过程

主导了土壤和根际土壤细菌的群落构建，二年生党

参随机过程的相对贡献最大。根内细菌受随机过程

影响最大（图 3-B），中性模型分别解释了一年生、

二年生、三年生根内细菌 65.4%、79.7%、79%的

群落变化，而二年生党参根内细菌扩散能力也高于

一年生和三年生细菌。 

3.3.2  真菌菌群分布  真菌群落组装的随机性过程

的贡献度低于细菌。中性模型分别解释了一年生、

二年生、三年生党参根系真菌 61.7%、64.3%、66.7%

的群落变化，其中三年生党参根系真菌扩散能力高

于一年生和二年生真菌。基于生态位宽度的观察，

图 3-B 结果显示土壤细菌和根内细菌的生态位宽度

随生长年限的增加而增加，相对于其他 2 种根际土

壤，二年生党参根际土壤细菌的生态位宽度更高。

对于真菌而言，土壤和根际土壤生态位宽度变化趋

势相同，随生长年限的增加，生态位宽度先增加后

减少，这与根际土壤细菌的变化趋势相同。根内真

菌的生态位宽度最小。 

3.4  不同生长年限党参根系微生物与土壤环境因

子的相关性 

不同生长年限党参根系微生物的组成和多样性

受环境因素驱动，进一步探究强相关性的环境因子

的驱动作用，进行如下分析。图 4 为分别以土壤和

根际土壤微生物为一组，根内微生物为一组的物种

组成与环境因子的 Mantel 分析。图 4-A 结果显示，

土壤和根际土壤的细菌物种与 SUC、TN、AK、MC、

MBN 呈显著正相关（P＜0.05），与 CAT 呈显著负

相关（P＝0.91），且 AK 与 TN 之间有强相关性，

真菌与 PHP、TN、MC 呈显著正相关（P＜0.05），

与 NR 呈显著负相关（P＝1.00）。图 4-B 结果显示，

根内细菌物种与NiRs、TN呈显著正相关（P＜0.05），

与 CE 呈显著负相关（P＝0.95），真菌与 PHP、NiRs、

TN、MBC、SOM 呈显著正相关（P＜0.05），与

SUC 呈显著负相关（P＝0.95）。 

选取属水平优势微生物与环境因子进行RDA，结

果如图 5 所示。图 5-A 显示RDA1 和RDA2 共解释该

模型的 23.63%，TN（P＝0.007）、AK（P＝0.001）

和 WC（P＝0.001）是影响不同生长年限党参土

壤和根际土壤细菌群落结构和多样性的主要影响

因素。AK 与 Arthrobacter 和 Bacillus 呈显著正相 
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SF-SS-土壤和根际土壤  SR-根内  C1-一年生党参  C2-二年生党参  C3-三年生党参 

SF-SS-soil and rhizosphere soil  SR-endogenous root  C1-1-year old C. pilosula  C2-2-year old C. pilosula  C3-3-year C. pilosula 

图 3  不同生长年限党参根系细菌和真菌群落组装和生态位宽度 (A) 和中性群落模型对群落组装过程分析的拟合 (B) 

Fig. 3  Community assembly and niche width of bacteria and fungi in root system of C. pilosula in different years (A) and  

fitting of neutral community model to analysis of community assembly process (B) 

 

 

A-根系相关微生物与环境因子的相关性  B-土壤和根际土壤细菌和真菌多样性与环境因子的 Mantel 分析 

A-correlation between root-related microorganisms and environmental factors  B-mantel analysis of bacterial and fungal diversity and environmental 

factors in soil and rhizosphere soils. 

图 4  根内细菌和真菌与环境因子的 Mantel 分析 

Fig. 4  Mantel analysis of endophytic bacteria and fungi and environmental factors
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A-根系属水平优势物种与环境因子的 RDA  B-根内细菌与环境因子的 RDA  C-土壤和根际土壤优势细菌与环境因子的 RDA 

A-RDA of dominant species and environmental factors at genus level of root system  B-RDA of dominant bacteria and environmental factors in 

endophyte  C-RDA analysis of dominant bacteria and environmental factors in soil and rhizosphere soil   

图 5  根系优势真菌与环境因子的 RDA 

Fig. 5  RDA of dominant fungi and environmental factors in root system

关，TN 与 Pseudomonas 呈显著正相关。图 5-B 显

示 RDA1 和 RDA2 共解释该模型的 20.46%，PRO

（P＝0.003）、AK（P＝0.006）、AP（P＝0.001）

和 SOM（P＝0.001）是影响不同生长年限党参根

内细菌群落结构和多样性的主要因素，PRO 和

AK 与 Agrobacterium 呈显著正相关，而 AP 和

SOM 与 Couchioplanes 呈显著正相关。图 5-C

显示 RDA1 和 RDA2 共解释该模型的 21.92%，

TN（P＝0.033）和 TK（P＝0.011）是影响不同

生长年限党参根系真菌群落结构和多样性的主要

因素，TN 与 Fusarium 呈显著正相关，pH 与 Titaea

呈显著正相关。 

3.5  共生网络分析 

为进一步探究不同生长年限党参根系相关微

生物之间的相互关系，对不同样本绘制共生网络

图并进行拓扑结构分析。将节点按照模块化分组

并以不同颜色填充，图 6 显示，细菌网络图共分

为 9 个模块，真菌网络图共分为 5 个模块，土壤

和根际土壤细菌共有 155 个节点和 497 条边，根

内细菌有 78 个节点和 131 条边，真菌共有 120 个

节点和 1465 条边。表 3 显示土壤和根际土壤细菌

的模块化系数最高，为 0.645，真菌的模块化系数

最低，为 0.165。平均聚类系数最高的是真菌，为

0.704，最低的是根内细菌，为 0.384。平均加权

度最高的是真菌，为 16.811，最低的是根内细菌，

为 2.609。 

4  讨论 

土壤微生物作为土壤生态系统的重要组成部

分，在本研究中，不同生长年限党参土壤和根际

土壤 pH 值呈弱碱性（pH 值 7.7～8.0），理想党

参生长 pH 值为弱酸性或中性[36]，有研究表明，

受空间格局和季节变化的影响，甘肃省大多数土 

 

A-党参根系微生物的共发生网络  B-土壤和根际土壤细菌的共发生网络  C-根内细菌的共发生网络 

A-Co-occurrence network of root microorganisms of C. pilosula  B-Co-occurrence network of soil and rhizosphere soil bacteria  C-Co-occurrence 

network of root endophytic bacteria 

图 6  根系真菌的共发生网络 

Fig. 6  Co-occurrence network of root fungi 
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表 3  共生网络拓扑结构 

Table 3  Co-occurrence network topology 

指标 土壤和根际土壤细菌 根内细菌 根系真菌 

节点 155 78 120 

边 497 131 1465 

平均加权度 4.386 2.609 16.811 

网络直径 11 8 5 

图密度 0.042 0.044 0.205 

模块化 0.645 0.559 0.165 

平均聚类系数 0.403 0.384 0.704 

平均路径长度 4.174 3.21 2.061 

 

壤情况为碱性沉淀[37]。除 SOM 外，所测土壤理化

因子存在组间差异（P＜0.05），二年生和三年生非

根际土壤、根际土壤样本的 MBN 含量都低于一年

生样本，且表现显著差异（P＜0.05），可能与土壤

物种多样性有关，有研究表明高寒草地生态系统中，

土壤细菌和真菌多样性与土壤微生物生物量呈负相

关[38]，微生物生物量和群落组成而非多样性也会影

响多年生苜蓿根际土壤的氮含量[39]。SOM 含量在

不同生长年限党参土壤样本中表现出动态稳定，可

能与腐生微生物组成和氮磷肥的施用有关。 

不同生长年限党参根系优势微生物丰度处于动

态变化之中，这种动态变化可能导致代谢物差异和积

累。许多内生菌，如 Burkholderiaceae、Allorhizobium

和 Pseudomonas 也有利于药用植物中人参皂苷、倍

半萜和生物碱的生成[40]。根部微生物群落变化除微

生物间相互作用外，也受植物生长阶段的影响，例

如不同豆科植物在种植过程中，根瘤内生菌的富集

遵循分级过滤，根瘤内生菌的细菌群落根据植物种

类发生变化[41-42]。从土壤向根内圈过渡，物种多样性

和丰度减少，随党参生长年限增加，物种多样性和丰

度也有减少趋势，有研究表明草莓和马铃薯在种植的

不同年根际群落表现出不同[43]，这表明党参根系具有

一般植物根系微生物的共性。在不同生长的党参根际

土壤中，本研究发现了一些植物促进生长的根际细菌

（PGPR），例如 Bacillus 和 Pseudomonas[44]。Bacillus

可以产生铁载体和胞外多糖，有助于调节离子平衡、

在植物组织中运输水分并抑制病原微生物生长[45]，这

可能解释了党参生长早期病原菌丰度低的原因。观察

不同生长年限党参根系微生物群落组装过程，结果显

示群落组装过程受随机性过程影响，二年生党参根系

细菌和三年生党参根系真菌受随机性影响更大，在同

一种植基地栽培的党参，生长环境相似，随机过程可

能会压倒确定性过程[46]。此外，在群落水平对不同生

长年限根系生态宽度进行分析，结果表明根内细菌和

真菌相比土壤和根际土壤表现出更窄的生态位宽度，

有研究表明，具有更广泛生态位宽度的群落受环境因

素影响较小[47]。 

不同生长年限植物可以保护耕地土壤，减少土

壤流失和水分流失[48]，也可能导致环境因素驱动微

生物群落影响转变。土壤理化因子与党参根系微生

物群落结构和多样性显著相关，在本研究中，分析

结果显示 Pseudomonas 与 TN 呈显著正相关，可能

是 Pseudomonas 具有促进党参根系吸收氮元素的功

能，有研究表明 Pseudomonas 促进植物固氮和增加

非生物胁迫耐受性 [49]。AK 与 Arthrobacter 和

Bacillus 呈显著正相关，其作为植物促生菌具有良

好的解钾作用[50]。TN 与 Fusarium 呈显著正相关，

由此推测该病原菌会因有机质增加或随土壤中氮含

量下降而降低[51-52]。 

土壤和根际土壤细菌网络复杂度高于根内细

菌，植物的根系分泌物可能改变了根内菌和根际土

壤细菌群落的组成。根际真菌群落被认为对植物健

康至关重要[53]。在本研究中，病原菌占总体注释物

种的 29.94%，土壤和根际土壤中含有植物病原菌丰

度高于根内，而且属 Fusarium 作为引起根腐病的病

原菌，在三年生党参中丰度最高，该物种在多种作

物包括小麦[54]、菠萝[55]、马铃薯[56]中存在。在植物

生长早期的集约化管理农业土壤中，真菌主要定殖

于健康的植物根系[57]，而在后期阶段，病原体逐渐

积累，聚集于根内。排泄物腐生菌在土壤和根际土

壤中的含量高于根内，可能与粪肥的施用和腐殖质

的含量有关。综上，本研究通过甘肃地区不同生长

年限党参根系样本分析，探讨了不同生长年限党参

根系土壤的理化性质和根系相关微生态变化，发现

了在党参生长过程中，对根系微生物群落结构和多

样性具有显著影响的土壤环境因子，为后续深入研

究党参病害防治，提高党参品质提供理论基础。 
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