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基于高通量测序中江丹参“发汗”过程中优势微生物群落与主要药效成分
相关性研究  
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摘  要：目的  探究中江丹参 Salvia miltiorrhiza“发汗”过程中主要微生物群落及变化特征，以及优势微生物群落与主要药

效成分之间的关系，以科学阐释传统“发汗”加工方式对中江丹参品质的影响。方法  采用高通量测序技术对“发汗”过程

中江丹参的微生物多样性进行研究，结合化学品质分析，将优势微生物群落丰度与“发汗”丹参主要药效成分含量相关联，

以期进一步判定“发汗”过程中影响中江丹参药材品质的主要微生物群落。结果  21 个中江丹参“发汗”样品共检出 221 个

真菌菌属，677 个细菌菌属。“发汗”过程中始终存在的优势真菌有小戴卫霉属 Davidiella、轮枝菌属 Verticillium；优势细菌

有绿菌门未归类菌属 Chloroplast_unclassified 和根瘤菌属未归类菌属 Mitochondria_unclassified 2 个未归类菌属，已知细菌有

节细菌属 Arthrobacter、链霉菌属 Streptomyces 等。同时，相关性研究表明，真菌小戴卫霉属与样品中紫草酸含量呈显著负

相关；子囊菌门未归类霉属 Ascomycota_unclassified 与丹参酮 IIA 含量呈显著正相关。细菌绿菌门未归类菌属绿菌门未归类

与样品中迷迭香酸、水溶性成分含量呈显著正相关；与丹酚酸 B 含量呈极显著正相关；与丹参酮 I 含量呈显著负相关。根瘤

菌属菌群 Allorhizobium-Neorhizobium-Pararhizobium-Rhizobium 与紫草酸含量呈显著正相关。结论  影响“发汗”中江丹参

品质的微生物群落可能为真菌小戴卫霉属，子囊菌门未归类霉属及细菌绿菌门未归类菌属，为探究中江丹参“发汗”过程中

微生物的群落特征提供了实验依据，为进一步筛选分离“发汗”过程中影响中江丹参品质的优势微生物奠定了基础。 
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Abstract: Objective  To explore the main microbial community and its change characteristics during the “sweating” process of Salvia 

miltiorrhiza from Zhongjiang, as well as the relationship between the dominant microbial communities and the main medicinal 

compositions, so as to scientifically explain the effect of traditional “sweating” processing method on the quality of S. miltiorrhiza 
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from Zhongjiang. Methods  The high throughput sequencing technology was used to study the microbial diversity in the process of 

“sweating” of S. miltiorrhiza from Zhongjiang. Combined with chemical quality analysis, the abundance ratio of dominant microbial 

community was correlated with the content of main medicinal compositions of S. miltiorrhiza from Zhongjiang processed by 

“sweating” for the purpose of further determining the main microbial community affecting the quality of S. miltiorrhiza from 

Zhongjiang processed by “sweating”. Results  In this research, 221 genera of fungi and 677 genera of bacteria were identified in 21 

samples of S. miltiorrhiza from Zhongjiang processed by “sweating”. The dominant fungal genera that always existed in the process 

of “sweating” were Davidiella and Verticillium. The primary bacterial genus included Chloroplast_unclassified and 

Mitochondria_unclassified genus, and the known bacterial genus include Arthrobacter and Streptomyces, etc. At the same time, the 

correlation studies showed that the fungal species Davidiella had a significant negative correlation with the content of alkannic acid in 

“sweating” samples. There was a significant positive correlation between Ascomycota_unclassified and the content of tanshinone IIA. 

The bacterial genus Chloroplast_unclassified showed significant positive correlation with the contents of rosmarinic acid and the water-

soluble components in “sweating” samples, was positively correlated with the content of salvianolic acid B. There was a significant 

negative correlation with the content of tanshinone I. There was a significant positive correlation between Allorhizobium-

Neorhizobium-Pararhizobium-Rhizobium and the content of alkannic acid. Conclusion  The microbial communities that affected the 

quality of S. miltiorrhiza processed by “sweating” may be the fungal species Davidiella, Ascomycota_unclassified and bacterial genus 

Chloroplast_unclassified. The study provided an experimental basis for exploring the community characteristics of the dominant 

microorganisms in S. miltiorrhiza from Zhongjiang processed by “sweating”, and laid a foundation for further screening and isolating 

the dominant microorganisms affecting the quality of S. miltiorrhiza from Zhongjiang processed by “sweating”. 

Key words: high-throughput sequencing; sweating process; Salvia miltiorrhiza from Zhongjiang; microbial communities; medicinal 

compositions; correlation; microbial diversity; fungal; bacterial; alkannic acid; tanshinone IIA; rosmarinic acid; salvianolic acid B; 

tanshinone I 

 

“发汗”是道地药材产区传统加工炮制技术之

一，是产地初加工长期生产实践和经验积累的智慧

结晶。即将新鲜药材稍加热或部分干燥后，堆积发

热，使其内部水分向外蒸发，凝成水珠附于药材表

面，如人体出汗，故称为“发汗”[1]。研究表明，“发

汗”加工可使药材内部水分重新分布，加快干燥速

度；促进药效成分的生物与化学转化；改善药材外

观、质地、气味、药性等，进而影响药理作用等[2-5]。

随着温、湿度变化，“发汗”过程中药材的微生物群

落结构和多样性也发生变化，进而改变药效成分及

药理作用[6-10]。 

丹 参 为 唇 形 科 丹 参 属 植 物 丹 参 Salvia 

miltiorrhiza Bge.的干燥根和根茎，具有活血化瘀、通

经止痛、清心除烦、凉血消痈之功[11]。丹参“发汗”

后，药材条直，表面呈暗红棕色，断面变紫，目前，

中江丹参道地产区仍有沿用“发汗”加工法的传统，

明代李时珍认为“丹参，其根皮丹而肉紫”[12]，而

中江丹参经“发汗”处理断面多为棕褐色或紫褐色，

通常被认为是质量上乘的性状指标[13-15]。目前，关

于中药“发汗”过程中微生物群落结构特征及其对

药效成分影响的相关研究较少。因此，本研究采用

高通量扩增测序技术，探索“发汗”过程中江丹参

药材的微生物群落特征及变化规律，并结合化学品

质分析，深入探究优势微生物群落与中江丹参药效

成分之间的相关性，旨在寻找影响中江丹参药材品

质相关的优势微生物群落，为中江丹参“发汗”这

一特色产地加工技术的科学内涵提供理论依据。 

1  仪器与材料 

1.1  仪器 

Analytik Jena-q Tower 2.2 型荧光定量 PCR 仪，

德国 Analytik Jena AG 公司；Agilent 1260 型高效液

相色谱仪，美国 Agilent 公司；Agilent Zorbax Eclipse 

Plus C18 色谱柱（250 mm×4.6 mm，5 μm）；XS205

型电子分析天平，十万分之一，瑞士 Mettler Toledo

股份有限公司；KQ2200 型超声波清洗器，昆山市

超声仪器有限公司；DHG-9240 型电热恒温鼓风干

燥箱，上海一恒科学仪器有限公司；BSA224S 型电

子分析天平，万分之一，德国 Sartouris 股份有限公

司；DFY-200 型摇摆式高速万能粉碎机，浙江温岭

市林大机械有限公司；药典筛，四号筛，0.25 μm 孔

径，浙江上虞市道墟化验仪器设备厂；微孔滤膜，

0.45 μm 孔径，有机尼龙 66，天津市科亿隆实验设

备有限公司；c-DNA 提取试剂盒，北京艾德莱生物

科技有限公司。 

1.2  材料 

1.2.1  对照品及试剂  对照品丹参素钠（质量分数
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99.87%，批号 MUST-21051206）、迷迭香酸（质量

分数 99.43%，批号 MUST-21111817）、紫草酸（质

量分数 97.71%，批号 MUST-21102314）、丹酚酸 B

（质量分数 98.60%，批号 MUST-22030107）、二氢丹

参酮 I（质量分数 98.16%，批号 MUST-21102911）、

隐丹参酮（质量分数 98.91% ，批号 MUST- 

22033008）、丹参酮 I（质量分数 99.09%，批号MUST- 

21042207）、丹参酮 IIA（质量分数 99.91%，批号

MUST-21071310），均购自四川成都曼斯特生物技

术科技有限公司。超纯水、甲醇、乙腈、磷酸均为

色谱纯。 

1.2.2  药材及加工处理  丹参样品于 2023 年 2 月

采集于四川省德阳市中江县集凤镇小脚坡村

（E104°67′，N31°03′），选取同一农户、同一地块中

江丹参植株若干，除去地上部分，取中江丹参地下

根和根茎，趁鲜带回，经四川省中医药科学院李青

苗研究员鉴定为唇形科丹参属植物丹参 S. 

miltiorrhiza Bge.的根及根茎。通过混样将所有地下

根和根茎平均分为 10 份，随机取其中 2 份，设置为

实验空白样品，不作任何处理。 

本实验以丹参大部分根茎断面变棕褐或紫褐

色，作为评定“发汗”结束的标准。模拟中江丹参

种植农户的传统“发汗”方式，总计堆置“发汗”

时长为 10 d。设定“发汗”每满 5 d 取样 1 次，第

1 次取样后将样品敞开摊晾 2 d，再次“发汗”5 d，

完成第 2 次取样。样品共计 21 个，分别标记为 A

（新鲜样品，0 d）、B（第 1 次发汗 5 d，各样品分别

编号 B1～B10）、C（第 2 次发汗 5 d，各样品分别

编号 C1～C10）。各样品取后立即存放在−80 ℃低温

冰箱中冷冻，备用。样品信息见表 1。 

2  方法与结果 

2.1  样品 DNA 的提取 

中江丹参“发汗”过程中样品的真菌 ITS 区及

细菌 V1～V9 区基因测序，由成都丹凤科技有限公

司完成。将所有待测样品在无菌条件下用液氮研磨

仪研成细粉后，平均分为 3 份，用 c-DNA 提取试剂

盒按照试剂盒的使用说明，提取 DNA[16-17]，用 1%

琼脂糖凝胶电泳检测其质量。 

2.2  PCR 扩增和 Miseq 测序 

真菌的扩增区域为 ITS1 区，引物为 ITS1F（5’- 

TCCGTAGGTGAACCTGCGG-3’）和 ITS4-R（5’- 

TCCTCCGCTTATTGATATGC-3’）；反应体系为 

pMD18-T 0.5 μL，QPCR 扩增产物 4.5 μL，T4 DNA 

表 1  中江丹参样品信息 

Table 1  Information of S. miltiorrhiza from Zhongjiang 

样品 

编号 
堆置环境 堆置高度 覆盖材料 

“发汗” 

时间/d 

A 未设置 未设置 未设置 0 

B1 室内阴凉通风 15 cm 白色塑料编织袋 5 

B2 室内阴凉通风 20 cm 白色塑料编织袋 5 

B3 室内阴凉通风 15 cm 黑色塑料薄膜 5 

B4 室内阴凉通风 20 cm 黑色塑料薄膜 5 

B5 室内阴凉通风 未设置 不覆盖材料 5 

B6 室外光照空旷 15 cm 白色塑料编织袋 5 

B7 室外光照空旷 20 cm 白色塑料编织袋 5 

B8 室外光照空旷 15 cm 黑色塑料薄膜 5 

B9 室外光照空旷 20 cm 黑色塑料薄膜 5 

B10 室外光照空旷 未设置 不覆盖材料 5 

C1 室内阴凉通风 15 cm 白色塑料编织袋 10 

C2 室内阴凉通风 20 cm 白色塑料编织袋 10 

C3 室内阴凉通风 15 cm 黑色塑料薄膜 10 

C4 室内阴凉通风 20 cm 黑色塑料薄膜 10 

C5 室内阴凉通风 未设置 不覆盖材料 10 

C6 室外光照空旷 15 cm 白色塑料编织袋 10 

C7 室外光照空旷 20 cm 白色塑料编织袋 10 

C8 室外光照空旷 15 cm 黑色塑料薄膜 10 

C9 室外光照空旷 20 cm 黑色塑料薄膜 10 

C10 室外光照空旷 未设置 不覆盖材料 10 
 

连接酶缓冲液 5.0μL，ddH2O 补至 10 μL。PCR 反应

参数：94 ℃变性 3 min，94 ℃变性 20 s，65 ℃、

30 s，72 ℃、30 s，39 个循环，60～95 ℃，每个循

环增加 1 ℃，延伸 4 s。 

细菌主要针对 16S rDNA 的 V1～V9 区进行扩

增，引物为 16S-F（5’-GCTCGTGTCGTGAGATGTT- 

3’）和 16S-R（5’-TGTAGCCCAGGTCATAAGG-3’），

其他条件与真菌一致。 

所有样品的 PCR 产物用 2%琼脂糖凝胶电泳检

测，参照电泳初步定量结果，对目的条带使用索莱

宝公司提供的凝胶回收试剂盒回收产物，PCR 产物

用 Analyti Kjena-q TOWER 2.2 型荧光定量 PCR 仪

进行检测定量。之后按照每个样本的测序量要求，

进行相应比例的混合。 

2.3  数据分析 

将测序结果在 LC-Bio 公司提供的 Illumina 

NovaSeq 平台上进行分析。使用 Pear 合并读取配对

端。根据 fqtrim（v 0.94）获得高质量清洁标签的条
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件。筛选嵌合序列采用 Vsearch 软件（v 2.3.4）。使

用 DADA 2 进行去重复后，得到特征表和特征序列。

然后选择所有的样品统一按最小样本序列数进行抽

平分析，基于抽平后的数据，使用 QIIME 2 软件计

算 α 多样性指数与 β 多样性指数分析，采用 R 软件

（v3.5.2）绘制分析图片，基于分类学信息，对各个

分类水平上的群落结构进行统计分析。 

2.4  不同“发汗”条件下中江丹参中 8 种药效成分

的含量测定 

2.4.1  对照品溶液的制备 

（1）水溶性成分：取丹参素钠、迷迭香酸、紫

草酸、丹酚酸 B 对照品，精密称定，加 75%甲醇制

成含丹参素钠 2.42 mg/mL、迷迭香酸 0.53 mg/mL、

紫草酸 0.34 mg/mL、丹酚酸 B 0.19 mg/mL 的混合

对照品溶液，即得，4 ℃下保存。 

（2）脂溶性成分：取二氢丹参酮 I、隐丹参酮、

丹参酮 I、丹参酮 IIA对照品，精密称定，加甲醇制成

含二氢丹参酮 I 0.83 mg/mL、隐丹参酮 1.75 mg/mL、

丹参酮 I 1.24 mg/mL、丹参酮 IIA 2.48 mg/mL 的混

合对照品溶液，即得，4 ℃下保存。 

2.4.2  供试品溶液的制备 

（1）水溶性成分：取丹参粉末（过 4 号筛）约

0.25 g，精密称定，置具塞锥形瓶中，精密加入 75%

甲醇 25 mL，密塞，称定质量，超声处理（功率 140 

W、频率 42 kHz）40 min，放冷，再称定质量，用

75%甲醇补足减失的质量，摇匀，滤过，过 0.45 µm

微孔滤膜，即得水溶性成分供试品溶液。 

（2）脂溶性成分：除溶剂为甲醇外，其他同

“2.4.2（1）”项。 

2.4.3  色谱条件[18] 

（1）水溶性成分（丹参素钠、迷迭香酸、紫草

酸、丹酚酸 B）：色谱柱为 Agilent Zorbax Eclipse Plus 

C18 色谱柱（250 mm×4.6 mm，5 µm）；流动相为

0.1%磷酸水溶液-乙腈，梯度洗脱：0～20 min，3%～

23%乙腈；20～35 min，23%～25%乙腈；35～40 min，

25%乙腈；40～50 min，25%～90%乙腈；50～60 min，

90%乙腈；检测波长为 286 nm；柱温为 30 ℃；体

积流量 1.0 mL/min；进样量 10 µL。色谱图见图 1。 

（2）脂溶性成分（二氢丹参酮 I、隐丹参酮、丹

参酮 I、丹参酮 IIA）：色谱柱为 Agilent Zorbax Eclipse 

Plus C18 色谱柱（250 mm×4.6 mm，5 µm）；流动相

为 0.01%磷酸水溶液-乙腈，梯度洗脱：0～20 min，

20%～60%乙腈；20～50 min，60%～80%乙腈；检 

 

 

a-混合对照品溶液；b-丹参水溶性成分供试品溶液；1-丹参素钠；

2-迷迭香酸；3-紫草酸；4-丹酚酸 B。 

a-mixed reference substances solution; b-S. miltiorrhiza hydrosoluble 

compounds test solution; 1-sodium danshensu; 2-rosmarinic acid; 3-

lithospermic acid; 4-lithospermic acid B. 

图 1  水溶性成分含量测定 HPLC 图 

Fig. 1  HPLC for content determination of hydrosoluble 

compounds  

测波长 270 nm；体积流量 1.0 mL/min；柱温 25 ℃；

进样量 10 µL。色谱图见图 2。 

2.4.4  线性关系考察  精密吸取“2.4.1”项下对照

品溶液 1、3、5、10、15、17 µL 进样分析，在“2.4.3”

项色谱条件下测定，以对照品溶液含有量为横坐标

（X），相对峰面积为纵坐标（Y）进行线性回归，得

回归方程：丹参素钠 Y＝46.275 X－0.585 3，r＝ 

0.999 9，线性范围 2.43～41.26 µg；迷迭香酸 Y＝

682.740 X－0.257 7，r＝0.999 9，线性范围 0.53～

9.09 µg；紫草酸 Y＝4 718.20 X＋149.85，r＝0.999 9，

线性范围 0.34～5.81 µg；丹酚酸 B Y＝12 421.0 X＋

215.69，r＝0.999 8，线性范围 0.19～3.35 µg；二氢

丹参酮 I Y＝2 365.2 X＋487.74，r＝0.999 9，线性范

围 0.83～14.25 µg；隐丹参酮 Y＝2 424.4 X＋2 542.2，

r＝0.999 8，线性范围 1.75～29.75 µg；丹参酮 I Y＝

6.031 8 X＋7.171 3，r＝0.999 8，线性范围 1.24～

21.15 µg；丹参酮 IIA Y＝1 661.10 X＋1 287.50，r＝

0.999 7，线性范围 2.49～42.31 µg；结果表明，各成 
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a-混合对照品溶液；b-丹参脂溶性成分供试品溶液；1-二氢丹参酮

I；2-隐丹参酮；3-丹参酮 I；4-丹参酮 IIA。 

a-mixed reference substances solution; b-S. miltiorrhiza liposoluble 

compounds test solution; 1-dihydrotanshinone I; 2-cryptotanshinone; 

3-tanshinone I; 4-tanshinone IIA. 

图 2  脂溶性成分含量测定 HPLC 图 

Fig. 2  HPLC for content determination of liposoluble 

compounds 

分在各自质量浓度范围内呈良好的线性关系。 

2.5  结果与分析 

2.5.1  高通量测序数据统计及 α 多样性统计  通过

对中江丹参“发汗”过程中，不同取样时间点样品

进行微生物群落结构和多样性测序分析质控后，真

菌共得到 80 835 条有效序列，平均每个样本具有 

（80 835±41 742）条。细菌共 78 666 条有效序列，

平均每个样本具有（76 770±7 490）条。每个样品

的覆盖率均在 95%以上，表明测序深度均已覆盖到

测试样品中的大部分物种，具有可靠的数据质量。

对于真菌，中江丹参发汗 5 d 的 B9 样品具有较高的

Shannon 均匀度指数（4.99），具有较高的 Chao l 指

数（258.00），表明此时真菌群落多样性高；此时真

菌物种也最为丰富，说明 9 号样品的发汗条件（室

外光照空旷，黑色塑料薄膜覆盖，堆置高度 20 cm）

在发汗时间 5 d 时，真菌的物种总数和种类明显增

加，这可能与此“发汗”条件创造的湿热环境适宜

药材中内生真菌快速生长繁殖有关。且折线图显示

Chao l 指数估计发汗 10 d 的所有样品真菌群落丰度

显著高于其他样品。结果见图 3。 
 

 

 

图 3  丹参样品的真菌群落多样性和相对丰度 

Fig. 3  Fungal community diversity and relative abundance 

of S. miltiorrhiza samples 

由图 4 可知，Chaol 指数估计发汗 5 d 的样品细

菌丰度普遍较大，并显著高于 0、10 d 的样品，说

明在“发汗”5 d 左右样本中细菌物种总量最高，群

落组成最复杂；此外，8 号发汗条件（室外光照空

旷，黑色塑料薄膜覆盖，堆置高度 15 cm）的样品

Chao l 指数显著高于其他发汗条件样品。Shannon 均

匀度指数显示 8 号发汗条件的样品细菌多样性显著

高于其他发汗条件样品，并在发汗 5 d 时出现最大

值（3.38），这可能是由于新鲜丹参室外覆膜堆置，

加之黑色薄膜聚热较强，为药材表面适合高温生长

的细菌创造了活动繁殖的条件。 

2.5.2  “发汗”过程中丹参样品微生物群落结构组

成及变化规律  将不同“发汗”时间点的微生物根

据总的测序结果进行筛选并计算，观察微生物在各

时间点的变化趋势。采用 RDP classifier 对各样品中

的 OTU 进行门及属水平的信息分析。 

（1）“发汗”过程中丹参样品微生物门水平群落

组成特征：根据高通量测序结果，从 21 份供试样本

中共检测到 6 个真菌菌门，其中主要由子囊菌门

Ascomycota Banani, H.、担子菌门 Basidiomycota 
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图 4  丹参样品的细菌群落多样性和相对丰度 

Fig. 4  Bacteria community diversity and relative 

abundance of S. miltiorrhiza samples 

Loftus, B. J.组成，结果见图 5。子囊菌门为中江丹

参“发汗”过程中的绝对优势真菌，仅 6 号发汗条

件，发汗 5 d 时的丹参样本在 80%左右，其他样品

的质量分数均在 85%以上，个别发汗条件接近

100%。担子菌门在 5 号发汗条件，发汗 10 d 的丹

参样品中含量最高，为 6.60%，其次在 1 号发汗条

件，发汗 10 d 时为 3.83%。 

21 个样本共检出门水平上的细菌群落结构主

要有 5 个细菌菌门：蓝藻细菌门 Cyanobacteria 

Copeland, A.、变形菌门 Proteobacteria Riley, M.、放

线菌门 Actinobacteriota Lew, J. M.、厚壁菌门

Firmicutes Toledo-Arana, A.和拟杆菌门 Bacteroidota 

Naito, M.，结果见图 6，结果表明，新鲜丹参样品和

发汗丹参样品中的优势菌均为蓝藻细菌门，质量分

数平均在 60%以上，说明蓝藻门的细菌菌落主要参

与了丹参的“发汗”过程；其次的优势菌群是变形

菌门丰度 17.18%～52.23%，均值为 26.87%。 

（2）“发汗”过程中的丹参样品微生物属水平群

落组成特征：中江丹参“发汗”过程中 21 个样本共

检出 221 个真菌菌属，主要有小戴卫霉属 Davidiella 

Giroux, E. and Bilodeau, G、轮枝菌属 Verticillium、 

 

图 5  丹参样品门水平上真菌的群落组成 

Fig. 5  Community composition of fungi at phylum level of S. miltiorrhiza samples 

赤霉菌属 Gibberella Cuomo, C. A.、富克葡萄孢盘菌

属 Botryotinia De Guido, M. A.等。“发汗”初期与后

期的优势真菌属差异较明显，在已知真菌中，以富

克葡萄孢盘菌属相对丰度变化最大（2.098%～

14.454%），结果见图 7。 

“发汗”初期（0～5 d），通过群落组成分析发现

主要以小戴卫霉属相对居多；发汗后期（5～10 d），

小戴卫霉属的相对丰度降低，样本丰度较大的真菌 
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图 6  丹参样品门水平上细菌的群落组成 

Fig. 6  Community composition of bacteria at phylum level of S. miltiorrhiza samples 

菌属变为轮枝菌属。 

丹参“发汗”过程中共检出 677 个细菌菌属，

已知细菌主要包括节杆菌属 Arthrobacter、链霉菌属

Streptomyces Ohnishi, Y.、根瘤菌属 Allorhizobium 

Gan, H. M.等。“发汗”过程中（0～10 d）样本丰度

较高的主要是一些无法归类和其他菌属，结果见图

8，主要为绿菌门未归类菌属 Chloroplast_unclassified

和根瘤菌属未归类菌属 Mitochondria_unclassified，

二者在该过程中呈波动变化，其中绿菌门未归类菌

属质量分数较高（在 60%以上）且有逐步增加的趋

势；在已知细菌中，以节杆菌属相对丰度变化较大

（1.73%～4.04%）。 

2.5.3  “发汗”过程中的丹参样品微生物属水平相

对丰度分布  选取丰度排名为前 30 的真菌属，根

据每个样本各属的丰度均值，分别对样本之间真菌

相对丰度进行聚类分析，得到 Heatmap 热图。中江

丹参“发汗”过程中所有真菌物种中含量前 10 的菌

属与“发汗”过程的 21 个样本之间的相互关系，结

果见图 9。在前 10 的菌属中，分类不明确的真菌菌

属有 4 个。已知真菌属中，小戴卫霉属和轮枝菌属

距离比较接近，归属同一分支，两者在所有丹参“发

汗”样本中含量均较大，为丹参“发汗”过程中的

优势菌属，推测这 2 个真菌菌属在“发汗”过程中

可能参与引起丹参药材质量的改变，或者为丹参药

材表面“霉菌”的主要菌群。赤霉菌属和子囊菌门

未归类霉属 Ascomycota_unclassified 也属于同一分

支，并且均在 1～10 d 样本中含量较大，在“发汗”

中后期（5～10 d）含量有所降低，在初期（1～5 d）

的样本中含量相对较高，推测二者也可能是参与中

江丹参“发汗”引起其药材性状、化学成分等改变

的主要菌属。 

丹参“发汗”过程中样本在属水平上的细菌群

落 Heatmap 图，结果见图 10。已知的 7 个细菌属

中，节杆菌属和链霉菌属存在于各个样本中，“发汗”

过程中（1～10 d）丰度均相对较高。而黄杆菌属

Flavobacterium 和埃希氏杆菌属 Escherichia 在“发

汗”中后期（5～10 d）含量极低，推测二者并非是

丹参“发汗”引起药材性状、化学成分改变的主要

菌属。 

2.5.4  中江丹参“发汗”过程中微生物相对丰度值

（属水平上）与其 8 种主要药效成分含量的相关性

研究  使用 SPSS 软件做相关性分析，选取丹参样

品中 8 种药效成分（丹参素钠、迷迭香酸、紫草酸、

丹酚酸 B、二氢丹参酮 I、隐丹参酮、丹参酮 I、丹

参酮 IIA）的含量与样品中微生物（真菌、细菌）Top5

的相对丰度值（属水平上）相关联，以期进一步判

定“发汗”过程中对丹参药材品质产生影响的优势

微生物群落，结果见表 2～4。 

结果可见，“发汗”丹参样品属水平上优势真菌

TOP 1 小戴卫霉属与样品中紫草酸含量呈现显著的 

100 

 

 

 

 

80 

 

 

 

 

60 

 

 

 

 

40 

 

 

 

 

20 

 

 

 

 

0 

相
对
丰
度

/%
 

A
 

B
1
 

B
2
 

B
3
 

B
4
 

B
5
 

B
6
 

B
7
 

B
8
 

B
9
 

B
1
0
 

C
1
 

C
2
 

C
3
 

C
4
 

C
5
 

C
6
 

C
7
 

C
8
 

C
9
 

C
1
0
 

Cyanobacteria 
Proteobacteria 
Actinobacteriota 
Firmicutes 
Bacteroidota 
Verrucomicrobiota 
Planctomycetota 
Chloroflexi 
Myxococcota 
Acidobacteriota 
unclassified 
Patescibacteria 
Desulfobacterota 
Gemmatimonadota 
Fusobacteriota 
Campylobacterota 
Armatimonadota 
Nitrospirota 
Bdellovibrionota 
Abditibacteriota 
Spirochaetota 
Deinococcota 
NB1-j 
Methylomirabilota 
SAR324_clade 
Sumerlaeota 
MBNT15 
Entotheonellaeota 
Hydrogenedentes 
Deferribacterota 
others 



 中草药 2024 年 1 月 第 55 卷 第 2 期  Chinese Traditional and Herbal Drugs 2024 January Vol. 55 No. 2 ·427· 

  

 

 

B-第 1 次发汗 5 d；C-第 2 次发汗 5 d；图 8～10 同。 

B-the first time of sweating for 5 d; C-the second time of sweating for 5 d; same as figures 8—10. 

图 7  丹参样品属水平上真菌的群落组成及不同发汗时间的组间比较 

Fig. 7  Fungal community composition at genus level in S. miltiorrhiza samples and grouped comparison at different 

sweating times 

负相关关系，相关系数为 0.353。其次，优势真菌 TOP 

4 子囊菌门未归类霉属与丹参酮 IIA 的含量呈现显

著的正相关关系，相关系数为 0.320。表明，小戴卫

霉属相对丰度越高，紫草酸的含量越低。子囊菌门

未归类霉属相对丰度越高，丹参酮 IIA的含量越高。 

结果可见，“发汗”丹参样品属水平上优势细菌 
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图 8  丹参样品属水平上细菌的群落组成及不同发汗时间的组间比较 

Fig. 8  Bacterial community composition at genus level in S. miltiorrhiza samples and grouped comparison at different 

sweating times 

TOP 1 绿菌门未归类菌属与样品中迷迭香酸、水溶

性成分含量呈显著的正相关关系，相关系数分别为

0.330、0.379；与丹酚酸 B 含量呈极显著的正相关

关系，相关系数为 0.434；与丹参酮 I 含量呈显著的

负相关关系，相关系数为 0.392。其次，优势细菌 TOP 

5 根 瘤 菌 属 菌 群 Allorhizobium-Neorhizobium- 

Pararhizobium-Rhizobium 与紫草酸的含量呈显著的

正相关关系，相关系数为 0.461。表明绿菌门未归类

相对丰度越高，迷迭香酸、丹酚酸 B、水溶性成分

的含量越高，丹参酮 I 含量越低。根瘤菌属菌群

Allorhizobium-Neorhizobium-Pararhizobium-Rhizobium

相对丰度越高，紫草酸的含量越高。 
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图 9  丹参样品属水平上真菌群落热图及不同发汗时间的组间比较 

Fig. 9  Heatmap of fungal community at genus level in S. miltiorrhiza samples and grouped comparison at different sweating 

times 

3  讨论 

人类认识微生物群落的参与协同作用古已有

之，并延续至今。如食品发酵、酿酒酿造、中药炮

制等[19-23]，现代学者将微生物资源与中药品质相结

合，发现其具有变色、提质、减毒、增效等作用。
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图 10  丹参样品属水平上细菌群落热图及不同发汗时间的组间比较 

Fig. 10  Heatmap of bacterial community at genus level in S. miltiorrhiza samples and grouped comparison at different 

sweating times 
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表 2  丹参样品中 8 种药效成分含量测定结果 

Table 2  Results of determination of eight pharmacodynamic components in S. miltiorrhiza samples 

样品名 
水溶性成分质量分数/(mg∙g−1) 脂溶性成分质量分数/(mg∙g−1) 

丹参素钠 迷迭香酸 紫草酸 丹酚酸 B 总量 二氢丹参酮 I 隐丹参酮 丹参酮 I 丹参酮 IIA 总量 

A 6.954 2.448 0.321 68.442 78.165 0.049 0.188 0.182 0.751 1.170  

B1 5.671 2.314 0.280 53.672 61.937 0.032 0.250 0.207 1.126 1.615  

B2 6.012 2.890 0.261 58.611 67.774 0.062 0.341 0.318 1.950 2.671  

B3 4.192 2.141 0.260 43.273 49.866 0.048 0.382 0.192 1.842 2.464  

B4 4.620 2.322 0.252 44.391 51.585 0.037 0.300 0.211 1.550 2.098  

B5 5.282 3.151 0.233 48.120 56.786 0.035 0.379 0.207 1.873 2.494  

B6 4.771 2.392 0.251 47.323 54.737 0.036 0.201 0.202 0.966 1.405  

B7 4.912 2.810 0.322 49.812 57.856 0.036 0.228 0.319 0.901 1.484  

B8 5.670 3.252 0.310 56.601 65.833 0.044 0.200 0.317 0.877 1.438  

B9 5.771 2.650 0.343 55.861 64.625 0.032 0.209 0.188 1.021 1.450  

B10 5.801 2.783 0.292 59.301 68.177 0.032 0.207 0.191 1.128 1.558  

C1 3.772 2.264 0.233 37.180 43.449 0.029 0.231 0.180 1.440 1.880  

C2 5.001 2.880 0.239 49.901 58.021 0.056 0.326 0.287 2.162 2.831  

C3 3.989 2.071 0.248 39.225 45.533 0.044 0.362 0.171 2.351 2.928  

C4 4.435 2.295 0.250 43.415 50.395 0.035 0.258 0.177 1.756 2.226  

C5 4.476 3.107 0.205 44.608 52.396 0.034 0.347 0.181 2.228 2.790  

C6 4.520 2.384 0.206 44.545 51.655 0.032 0.168 0.174 1.010 1.384  

C7 4.872 2.791 0.288 47.776 55.727 0.032 0.201 0.291 0.918 1.442  

C8 5.440 3.241 0.286 54.011 62.978 0.042 0.182 0.294 0.961 1.479  

C9 5.401 2.638 0.297 53.746 62.082 0.029 0.190 0.166 1.100 1.485  

C10 5.770 2.762 0.273 57.634 66.439 0.029 0.183 0.165 1.237 1.614  

表 3  丹参样品优势真菌相对丰度 (属水平上) 与药效成分含量的相关性分析 

Table 3  Correlation analysis between relative abundance of dominant fungi (at genus level) and contents of 

pharmacodynamic components in S. miltiorrhiza samples 

优势真菌 
相关系数 

丹参素钠 迷迭香酸 紫草酸 丹酚酸 B 水溶性成分总量 二氢丹参酮 I 隐丹参酮 丹参酮 I 丹参酮 IIA 脂溶性成分总量 

小戴卫霉属 Davidiella −0.163 0.019 −0.353* −0.152 −0.152 −0.178 0.262 −0.040 0.272 0.245 

轮枝菌属 Verticillium −0.201 −0.067 −0.177 −0.200 −0.200 −0.010 0.078 0.010 0.091 0.139 

赤霉菌属 Gibberella 0.197 0.091 0.182 0.167 −0.167 −0.005 −0.083 0.147 −0.029 −0.019 

子囊菌门未归类菌属 −0.086 −0.057 −0.284 −0.076 −0.076 −0.059 0.155 −0.152 0.320* 0.293 

Ascomycota_unclassified           

富克葡萄孢盘菌属 Botryotinia −0.057 0.124 −0.186 0.067 −0.067 −0.109 −0.049 0.081 0.100 0.053 

*P＜0.05，显著；**P＜0.01，极显著，表 4 同。 

*P < 0.05, significant; **P < 0.01, extremely significant, same as table 4. 

研究发现，黑曲霉对不同陈化年份广陈皮的黄酮类

成分均有一定影响，其中，陈化 2 年广陈皮影响最

大，总黄酮、橙皮苷和川陈皮素含量均有增加。魏

担等[6]发现“发汗”后厚朴的“气味浓厚，内表面变

为棕褐色”这一性状特征的形成可能与曲霉属和假

丝酵母菌属 Candida 等微生物群落代谢有关。吴晓

峰[27]通过 2 种真菌（灵芝菌与白僵菌）对中药巴豆

进行发酵，发现发酵品的毒性成分含量明显降低，

其组成成分也发生了较大变化；表明发酵对巴豆具

有“去毒存效”的作用。陈丽艳等[28]通过实验发现 
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表 4  丹参样品优势细菌相对丰度 (属水平上) 与药效成分含量的相关性分析 

Table 4  Correlation analysis between relative abundance of dominant bacteria (at genus level) and contents of 

pharmacodynamic components in S. miltiorrhiza samples 

优势细菌 
相关系数 

丹参素钠 迷迭香酸 紫草酸 丹酚酸 B 水溶性成分总量 二氢丹参酮 I 隐丹参酮 丹参酮 I 丹参酮 IIA 脂溶性成分总量 

绿菌门未归类菌属 Chloroplast_unclassified 0.178 0.330* −0.142 0.434** 0.379* −0.306 −0.200 −0.392* −0.276 −0.276 

线菌门未归类菌属 Mitochondria_unclassified −0.198 −0.097 −0.121 −0.053 −0.072 0.134 0.029 0.147 0.143 0.143 

节杆菌属 Arthrobacter −0.218 −0.311 0.020 −0.196 −0.245 −0.086 −0.019 0.137 −0.076 −0.076 

链霉菌属 Streptomyces 0.050 0.019 0.233 −0.014 0.024 −0.191 −0.105 −0.069 −0.200 −0.200 

根瘤菌属未归类菌属 Allorhizobium- 0.241 0.152 0.461** −0.155 −0.058 0.160 0.169 0.313 0.149 0.149 

Neorhizobium-Pararhizobium-Rhizobium           

 

黄芩经侧耳菌和黑曲霉发酵后，苷类成分被转化为

苷元或其他物质，有利于提高黄芩的生物利用度及

药理活性。 

传统“发汗”加工为药材产地初加工长期生产

实践和经验积累形成的独具特色的产物，该法可促

使药材内部水分重新分布，加快干燥速度，同时改

变化学成分，赋予药材独特的品质特征与临床疗效。

作为著名川产道地药材，中江丹参由于多在冬春交

替时采收，雨水较多，至今“发汗”法仍在当地农

民中沿用，目前尚无关于中江丹参“发汗”过程主

要微生物群落的相关研究，本课题组通过对中江丹

参道地产区的实地调研，模拟当地“发汗”条件及

环境，运用高通量测序技术手段，结合化学品质分

析，发现中江丹参在“发汗”过程中始终存在的主

要已知优势真菌有小戴卫霉属、轮枝菌属、赤霉菌

属、富克葡萄孢盘菌属；主要优势细菌有绿菌门未

归类菌属和根瘤菌属未归类菌属的 2 个菌属，已知

优势细菌有节细菌属、链霉菌属、根瘤菌属等。其

中，小戴卫霉属真菌多存在于发酵酿造样品中，如

食醋、酱油等，且随着发酵时间有增高的趋势[29]；

轮枝菌属真菌是一种分布广、适应性强且常见的真

菌，是农业上引起作物黄萎的重要病原菌[30]；赤霉

菌属真菌分泌赤霉素，可促进植株快速生长，有结

实率降低、减产等危害；绿菌门细菌多存在于无氧

环境，为不产氧光合作用的显绿色细菌；根瘤菌属

细菌从植物根毛侵入根内形成根瘤，并在根瘤内成

为分枝的多态细胞，与植物共生固氮，对植物生长

有良好作用。 

《中国药典》2020 年版丹参项下含量测定中的

指标成分包括脂溶性成分隐丹参酮、丹参酮 I、丹参

酮 IIA，水溶性成分丹酚酸 B；考虑到中药药效成分

的复杂性，及“发汗”过程中温湿度变化对化学成

分的影响[13,31-33]，因此增加了“发汗”丹参化学成分

中水溶性成分丹参素钠、迷迭香酸、紫草酸作为测

定指标，以期明确微生物群落对药效成分类型的影

响。从“发汗”样品属水平上微生物群落丰度与主

要药效成分的相关性结果表明，优势真菌小戴卫霉

属与发汗样品中紫草酸含量呈现显著的负相关关

系；子囊菌门未归类霉属与丹参酮 IIA 含量呈现显

著的正相关关系。 

优势细菌绿菌门未归类菌属与发汗样品中迷迭

香酸、水溶性成分含量呈现显著的正相关关系，相

关系数分别为 0.330、0.379；与丹酚酸 B 含量呈现

极显著的正相关关系，相关系数为 0.434；与丹参酮

I 含量呈现显著的负相关关系，相关系数为 0.392。

根 瘤 菌 属 菌 群 Allorhizobium-Neorhizobium-

Pararhizobium-Rhizobium 与紫草酸含量呈现显著的

正相关关系。 

综上所述，本研究初步揭示了中江丹参“发汗”

过程中存在的主要微生物群落及变化规律，证明了

优势微生物群落与“发汗”丹参的优良品质存在一

定相关性。由于不同加工地点、加工环境及当地气

候均会影响丹参中的微生物种群，后续需对本研究

结果进行重复或地点变更的验证实验，同时进一步

对优势微生物进行分离筛选，探究发汗“发霉”后

霉菌对中江丹参药材品质的影响。 
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