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药用植物-内生菌-根际微生物互作研究进展  
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摘  要：药用植物是中药的原材料之一，其品质高低是中医药产业保持活力的根源。以往研究强调道地产区、生态环境及基

因型对中药材产量的影响，而近几年植物微生物组研究的发展为提升药用植物品质提供了新思路，内生菌与根际微生物对药

用植物的作用受到广泛关注。科学合理利用药用植物-内生菌-根际微生物三者互作的原理，对促进药用植物生长、提高药用

植物品质、消除连作障碍等具有重要意义。通过对近年来药用植物与内生菌及根际微生物的研究现状进行综述，为深入了解

内生菌、根际微生物与药用植物间的三者互作关系提供参考。 
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Research progress on tripartite interaction of medicinal plants-endophytic 

fungi-rhizosphere microbes 
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Abstract: Medicinal plants are one of the raw materials of traditional Chinese medicine (TCM), and their quality is the root of the 

TCM industry to maintain its vitality. Previous studies have emphasized the influence of local production areas, ecological 

environments and genotypes on the yields of Chinese medicinal plants, while the development of plant microbiome research in recent 

years has provided new ideas to enhance the quality of medicinal plants, and the roles of endophytic bacteria and rhizosphere microbes 

on medicinal plants have received widespread attention. The scientific and rational utilization of the principle of medicinal plants-

endophytic fungi-rhizosphere microbes interactions is of great significance in promoting the growth of medicinal plants, improving the 

quality of medicinal plants and eliminating the barriers of continuous cultivation. By reviewing the current status of research on 

medicinal plants, endophytic fungi and rhizosphere microbes in recent years, this study can provide a reference for the in-depth 

understanding of the triple interactions between endophytic fungi, rhizosphere microbes and medicinal plants. 
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我国研究中医药的历史源远流长，药用植物资

源丰富，据统计，药用植物种类达 11 146 种之多，

常用药材近 500 种[1]。中医药屡次为抗击重大疫情

做出贡献，引起了国内外的广泛关注。中药资源作

为我国重要的战略性资源，同时具有地域特征明显、

药用成分变化大、有效成分含量波动大的特点。中
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药材的品质受到药用植物品种、土壤、气候因子、

农艺措施、采收加工贮藏方式等因素的影响[2]。药

用植物本身具有特定的药用价值，其携带的内生菌

经研究也可以产生具有药用价值的化合物及新的天

然产物；或作为生物防治剂，降低病虫害对药用植

物的威胁、提高药材产量、缓解连作障碍等。 
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植物内生菌是指生活史的部分或全部阶段生活

于健康植物组织或器官内部及细胞间隙，而不对植

物引发致病反应的微生物[3]，内生菌不论在正常环

境或逆境都可以促进植物的生长，还可以通过提高

植物的养分吸收效率、调节相关植物激素而使寄主

植物受益。根际是指在植物根系附近并受植物生长

影响的土壤区域，是植物与外界环境进行沟通的主

要场所，该区域有特定微生物群定殖，并受到植物

根部释放的分泌物的影响。在根际中存在“植物-土

壤-微生物”互作的复杂网络，植物根系通过释放根

系分泌物充当三者沟通的媒介[4]，而存在于植物根

际的微生物，称为根际微生物，被认为是植物的第

2 基因组[5]，根际微生物与植物的生长发育密切相

关，有强烈的根际效应[6]，根际微生物具有调控植

物生长、抵御病虫害、增强抗逆能力、缓解连作障

碍、影响次生代谢产物的作用[7]。药用植物中菌种

资源丰富，没有内生菌的植物极其罕见[8]。若缺少

内生菌的调控，药用植物抗逆与抗病虫害能力将会

降低[9]，研究发现，内生菌及根际微生物对宿主植

物具有正向调控作用，如促进植物生长、增强植物

抗逆性、修复污染土壤、促进次生代谢产物积累等。

本文主要对研究最充足的三方共生关系之一，即药

用植物、内生菌和根际微生物间的共生关系研究进

展进行综述，为深入了解内生菌、根际微生物与药

用植物间的三者互作关系提供参考。 

1  内生菌及根际微生物对药用植物的影响 

1.1  内生菌对药用植物的影响 

1.1.1  促进药用植物生长  内生菌对宿主植物的促

生机制已被初步解析，主要为以下 3 方面：（1）促进

宿主植物吸收土壤中难吸收的营养物质直接促进植

物生长，如通过表达氮化酶活性，增加植物的氮供

应[10]；或是分泌酸性磷酸酶溶解沉淀的磷酸盐增加

植物对磷的利用率[11]，如薏苡中分离得到的溶磷内

生菌 L21 和 R24 对薏苡生长有显著促进作用[12]；植

物可以通过内生菌产生的铁络合剂吸收铁元素[13]；

（2）分泌或促使宿主植物产生植物激素，生长素和

乙烯是植物-内生菌相互作用中最重要的激素，内

生菌产生的生长素可以增加植物的根系生物量和

表面积，并增加宿主植物的侧根数量[14]；1-氨基环

丙烷-1-羧酸（1-aminocyclopropane-1-carboxylate，

ACC）是植物内源激素乙烯合成的直接前体，乙烯

浓度升高会抑制植物生长，部分内生菌可以产生

ACC 脱氨酶[15]，水解乙烯的前体 ACC 从而降低乙

烯浓度，解除乙烯的生长抑制，促进植物生长；（3）

以拮抗植物病原体的方式，抑制病原体从而间接促

进植物的生长。对于某些具有物种特异性的内生菌，

其促生长能力还与宿主植物基因型相关[16]，而内生

菌基因型也会影响对宿主植物的生长促进作用[17]。

张雪梅等[18]发现红景天内生真菌 Fusarium sp. HJT-

P-2 次级代谢产物会促进红景天根的生长；多花黄

精的内生菌提高了种子的发芽势与发芽率，且对萌

发幼苗的生长具有不同程度的促生功效[19]。 

1.1.2  提高药用植物次生代谢产物产量  次生代

谢产物作为药用植物的药效成分来源之一，提升药

用植物品质方法之一就是提高药用植物中次生代谢

产物的含量。研究发现，内生菌可以促进宿主植物自

身次生代谢产物的积累。刘王锁等[20]发现银柴胡内

生菌与药材主要有效成分及产量成正相关。Ye 等[21]

从鱼腥草中分离出 3 株内生菌并与鱼腥草共培养，

发现其中 2 种内生菌可以促进鱼腥草有效药用成分

的积累，另一种有促生长作用。Ding 等[22]把毛脉酸

模组织培养苗与内生菌共培养，实验表明内生菌可

以显著提高毛脉酸模幼苗的生物活性次生代谢产物

产量。 

内生菌不仅可促进宿主产生代谢产物，从植物

内生菌中还可以直接分离出大量具有多种生物活

性的新型天然产物。其分泌的具有生物活性的次生

代谢产物可以提高宿主植物对生物胁迫的耐受性，

如提高宿主对食草动物的抗性，防止植物病原体的

定植等，其中一些次生代谢产物已被证明具有医学

或环境意义[23]。大量研究证实，部分内生菌产生的

次生代谢物与其宿主植物产生的次生代谢物相同，

可以解决生长困难或濒临灭绝的药用植物的产量

低下问题。在过去几年，实验室已经分离培养出一

些有潜力合成具药用价值产物的内生菌，如 1993

年 Stierle等[24]通过培养安德鲁紫杉菌合成紫杉醇；

刘欣等[25]从喜树内生真菌中筛选出 4 株可以产生

喜树碱的菌种，并发现其中的泡盛曲霉抗肿瘤活性

最强；石杉生长缓慢，只能在野外发现和采集，不

能栽培，Cao 等[26]通过培养石杉的内生真菌生产治

疗阿尔茨海默病的石杉碱甲等，不仅增加了濒临灭

绝的药用植物的产量，还扩大了候选药物化合物的

资源库。 

1.1.3  增强药用植物抗逆能力  自然环境条件多

变，植物在生长中会遇到各种逆境，造成生长缓慢、

产量下降等问题。植物在几万年的进化中演化出相
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应的防御机制，在逆境中根据特定的根系分泌物和

植物防御反应选择特定内生菌，药用植物通过与内

生菌互作，进而适应逆境。大量研究表明，内生菌

对植物免疫系统具有重要作用[27]，除了产生抗病原

菌代谢物外，内生菌还可以诱导宿主植物产生抗性、

与病原菌竞争、群体感应淬灭等。内生菌可以通过

产生抗病原菌代谢物提高寄主植物抵抗病原体的能

力，Yao 等[28]在山豆根中分离出内生菌进行共培养，

有 24 株内生菌株对 3 种山豆根病原真菌的抑制率

在 50%以上；骨碎补内生菌 Lecanicillium sp. 

GZWMJZ-847 对植物病原菌具有抑制作用[29]。除了

产生抗病原菌代谢物外，内生菌还可以作为植物防

御系统的组成部分发挥作用，通过激活系统防御反

应，促使多种功能性防御酶活性上升[30]，赋予植物

对病原体甚至昆虫、食草性动物的广谱抗性，提高

植物对生物胁迫的抗性，这种内生菌发挥作用，使

宿主植物对某些病害由易感转为抗病的现象称为

诱导系统抗性[31]，如石斛内生菌的主要菌种木霉

菌可以分泌高活性的几丁质酶，分解病原菌的细胞

壁[32]。此外，内生菌还会与致病菌竞争生态位及资

源，抑制病原菌的生长，从而提升植物抗病能力，

如木霉菌与共存真菌和入侵真菌竞争，抑制病原菌

生长[33]。群体感应是病原菌在复杂的环境中生存的

重要机制，通过调节细菌的生理活动，涉及个体间

的交流、繁殖、生物膜的形成[34]，有些内生菌会通

过淬灭病原菌的群体感应而控制其生长，石榴叶内

生真菌 Phoomopsis liquidambari 的代谢产物中分离

得到了 4-羟基肉桂酸，并在后续实验中发现 4-羟基

肉桂酸可以抑制 traI 和 traR 的转录水平，从而淬灭

病原菌的群体感应[35]。 

除生物胁迫外，植物遭到的逆境还包括非生物

胁迫，如寒冷、干旱、盐碱、重金属超标等，内生

菌通过合成或诱导宿主产生次生代谢物，帮助宿主

植物调整与环境的相互作用[36]。石斛内生菌诱导石

斛产生小分子酚类化合物，以此抵抗干旱环境[37]；内

生菌可以提高荒漠植物的抗旱能力及抗盐能力，从

而应对干旱及盐胁迫的环境，主要机制为促进植物

吸水、吸收氮素、溶磷、抗氧化及增加渗透势等[38]；

采用银杏叶片内生菌乙醇提取物浸泡处理过的凤尾

鸡冠花抗旱能力显著提升，推测为内生菌次生代谢

物改变凤尾鸡冠花对糖信号的感知能力[39]；内生真

菌印度梨形孢可以调控次生代谢物的生物合成，激

活过氧化酶的活性，提高青蒿对砷胁迫的抗性[40]。 

1.2  根际微生物对药用植物的影响 

根际，即环绕在植物根部并受其影响的狭窄土

壤区域，被认为是地球上最复杂的生态系统之一[41]。

药用植物通过根部分泌物招募根际菌群，药用植物

的基因组、生长阶段、环境均会导致根部分泌物出

现差异，从而招募不同的根际微生物群。根际微生

物包括固氮菌、菌根真菌、生防微生物、真菌和原

生动物[42]。根际微生物与药用植物的相互作用机制

极其复杂，通常分为直接机制和间接机制。直接机

制包括利用微生物特性，直接促进植物生长，如产

生赤霉素、生长素、ACC 脱氨酶、细胞分裂素、铁

载体，溶磷作用、固氮作用等；间接机制包括抑制

或阻碍植物病原菌和真菌增殖，如产生细胞壁降解

酶、氰化氢、抗生素、诱导系统抗性、与病原菌竞

争生存位点、群体猝灭等。 

1.2.1  调节药用植物-环境互作  由于根际微生物

可以调节植物与环境的互相作用，这使其成为植物

与外界循环沟通的重要组成部分。微生物群落在分

解土壤矿物质方面具有重要作用，矿物质中含有的

阳离子不仅是其自身生长所必需的，也是植物生长

必需的营养。如滇重楼在经过丛枝菌根处理后，其

根际土壤中的氮、磷、钾等元素含量显著提高[43]。

微生物群可以促进自然界的氮循环，给宿主提供氮，

根瘤菌能够合成固氮酶，增强植物对氮的吸收[44]；

根际微生物还可以在缺铁环境下产生铁载体，增强

宿主对抗逆境的能力。土壤中是否含有充足的碳元

素对植物与微生物群具有关键作用，有些植物根际

中存在可以风化矿物的菌种，风化土壤矿物质，有

效促进游离矿物元素含量增加，并能促进营养贫瘠

土壤中的植物生长[45]。一些根际微生物通过释放水

解酶分解土壤中的有机物，在环境的有机循环中承

担着重要角色，如放线菌专门分解木材和纸张中的

纤维素和木脂素及昆虫外骨骼中的甲壳素[46]，还可

以修复被有机污染物污染的土壤，在回收有机碳方

面发挥重要作用，并能够降解复杂的聚合物[47]；链

霉菌在碳氢化合物的降解中也具有重要作用[48]，许

多菌株通过产生纤维素和半纤维素降解酶及胞外过

氧化物酶来降解木脂素及其相关化合物[49]。根际微

生物通过处理、转化，使土壤中的游离矿物元素、

氮、磷、钾等营养元素增加，从而促进药用植物生

长、提高次生代谢产物含量。 

1.2.2  提高药用植物抗逆能力  根际为植物根部

抵御土传病原体的攻击提供了前线防御[50]，某些可
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以拮抗病原体的根际微生物被称为生防菌，可以促

进植物生长的生防菌被称为植物根际促生菌（plant 

growth promoting rhyzobacteria，PGPR），不仅促进

植物生长，还可以防止一种或多种有害微生物对植

物的侵染。一些 PGPR 可以产生植物激素茉莉酸或

乙烯调节植物免疫系统，刺激植物产生诱导性系统

抗性，还可以通过产生抗生素和氰化氢的方式拮抗

病原微生物。抗生素是根际微生物用来对抗植物病

原体的主要机制，可用来有效防控病原微生物，能

够作用于病原菌的细胞膜、细胞壁、蛋白系统等，

实现有效的防病效果[51]。氰化氢是一种广谱抗菌化

合物，一定浓度的氰化氢可以提高植物应对生物胁

迫的能力，抑制植物根系真菌病害[52]。在北苍术[53]、

防风[54]及浙贝母[55]中都分离得到了不同数量的生

防菌，经研究均能促进以上药用植物生长、防治病

害并改善其品质。近年来，研究发现在根际微生物

产生的代谢产物类型多样，其中挥发性有机化合物

能够通过土壤孔隙扩散，抑制植物病原菌的菌丝生

长，促进植物生长，是诱导植物系统抗性的决定性

因素[56]，如二甲硫醚可以干扰病原菌的群体感应，

从而抑制病原菌的生长，间接促进植物生长[57]。 

根际微生物还可以缓解非生物胁迫，如干旱、

重金属、紫外线和机械伤害等，通过调节植物激素，

调节植物生理状态，拮抗环境胁迫。Fitzpatrick 等[58]

研究发现根际微生物可以抑制植物对干旱的压力反

应，干旱使植物微生物群落组成发生巨大变化，使

内层放线菌丰度增加 1 倍以上，链霉菌属丰度增加

了 3 倍。此外根际微生物还可以生产生长素、脱落

酸等植物激素协助宿主植物抵抗盐胁迫，生长素可

以调节植物细胞的渗透压以抵抗盐胁迫，脱落酸可

以调节植物的蒸腾作用和气孔状态，生长素与脱落

酸在耐盐碱的根际微生物中发挥主要作用。干旱可

促使植物产生植物激素乙烯，当植物在 ACC 氧化

酶的存在下产生乙烯超过其阈值时，就会产生胁迫

乙烯，影响植物的地上部分和根的发育，而根际微生

物可以通过合成 ACC 脱氨酶抑制乙烯[59]。干旱条件

下，丛枝菌根可调节小茴香的渗透能力，干旱程度越

高，丛枝菌根对小茴香叶片养分含量与渗透调节参

数的正向影响就越大[60]；产自新疆盐碱荒漠的黑果

枸杞根际有大量的耐盐碱菌株，热孜亚·吐尔逊等[61]

从黑果枸杞中分离得到 10 株耐盐碱的根际细菌，均

具有不同的产生长素和 ACC 脱氨酶的能力。 

1.2.3  修复土壤  植物的生长状况有很大一部分

依赖于土壤的状态。随着人口的增加，对药用植物

的需求大大增加，从而导致化肥与农药的大规模运

用，而化肥和农药的使用导致土壤质量和肥力的退

化，如使用氮磷化肥会促进土壤酸化和硝酸基增加，

导致土壤严重污染。因此，植物无法获得这些养分，

从而导致产量下降。受到污染的土壤可以通过生物

修复缓解，包括植物修复、微生物修复、动物修复。

尽管生物修复需要大量时间进行，也是修复土壤污

染最具成本效益的手段之一。近年来，有研究者提

出“根际修复”的概念，本质上是植物修复技术与

微生物修复技术的结合，主要方式为根际微生物提

高植物对重金属的吸收或将可溶性重金属固定在根

际[62]。植物从污染的土壤中吸取、转化污染物质，

再利用根际微生物对其进行处理，以便其可以通过

将废物转化为危险性较小的化合物来有效地减少污

染物负荷[63]。对于更加严重的土壤污染，如石油及

煤燃烧产生的多环芳烃污染物，根际微生物群落可

以提高多环芳烃的生物降解率[64]。Mohd 等[65]发现

并报道了一株可以将可溶性砷转化为不溶性砷的根

际真菌，不溶性砷对土壤中的细菌、真菌、植物和

黏菌的毒性都有所降低，并且不会再影响植物的生

长与叶绿素的含量；李卓蔚等[66]将不同解有机磷细

菌接种到被重金属污染的滇重楼根际中，结果发现

滇重楼的根际土壤均被不同程度修复，可以有效控

制滇重楼土壤重金属污染的风险。 

土壤微生物群落多样性与土壤状况、植物生产

力成正比，还可以抑制土壤中的病原菌群落，轮作

与间作系统的运转可以有效保持土壤中的根际微生

物多样性，保证药材的产量与质量，而单一作物会

使土壤中根际微生物多样性下降。Liu 等[67]在田间

试验中，对柴胡的 3 种种植方式进行了评估，分别

是连作模式、柴胡-玉米间作模式和柴胡-玉米轮作

模式，实验结果显示，柴胡-玉米轮作模式中根际土

壤细菌丰富度最高，产量也最高。处于连作模式下

种植的半夏，不仅产量和质量显著下降，而且土壤

中微生物多样性下降，大部分为假单胞菌、根瘤菌

和链霉菌，而轮作土壤中除了以上 3 种外，还出现

了黄杆菌、鞘氨醇单胞菌和节杆菌[68]。 

2  药用植物对内生菌及根际微生物的影响 

2.1  药用植物对内生菌的影响 

内生菌可以以菌丝或孢子形式通过变形或渗透

等途径对宿主植物进行侵染，其中主要途径之一是

根际微生物。微生物识别根分泌物中的特定化合物
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并向根部移动，到达根系表面后通过特殊机制渗透

进入植物内部[69]。虽然内生菌通常通过根进入植

物，但也可以通过植物的茎、叶、花等地上部位进

入植物[70]，植物的蒸腾作用支持内生菌的孢子或菌

丝在植物体内移动并在茎与叶内定植[71]。与对病原

体的反应相比，植物对内生菌的防御反应较弱，是

因为内生菌抑制模式受体的识别并产生了特定的微

生物相关分子模式。有研究发现植物通过调节植物

激素控制内生菌的定植，双子叶植物使用水杨酸和

乙烯作为信号分子，控制一些内生菌的定植[72]；在

单子叶植物中，如水稻中茉莉酸的添加被证明干扰

了固氮菌的定植，表明涉及茉莉酸信号通路的植物

防御反应也可能控制根系内的内生菌定植[73]。 

2.2  药用植物对根际微生物的影响 

植物在根际释放的根际分泌物是影响根际微生

物群落分类和代谢的关键因素，也是植物与微生物、

环境交流的媒介。根际分泌物一般含有初级代谢物

与次级代谢物，包括氨基酸、有机酸、糖、醇、多胺、

脂肪酸、嘌呤、植物激素、萜类、类黄酮类和苯并恶

唑嗪酮类等[74]。根际分泌物的成分取决于多个因素，

如植物基因型、植物生长时间和土壤环境条件，如

贝母的根分泌物包括有机酸、氨基酸、可溶性糖、总

酚酸和有机物等，有机物质包括醚、烯烃、醛和酮、

酯、酚和醇等，其中，醛类和酮类含量较高，各组分

种类及占比随着生长阶段而变化[75]。 

植物可以通过改变根分泌物的成分改变根际

微生物群的组成，招募有益微生物或抑制病原微生

物的生长，如根分泌物中的挥发性有机化合物可以

改变根际微生物组的菌群组成和生长动态 [76]。宿

主植物以光合作用的产物充当微生物群落的养料，

以多糖形成胶体为根际微生物提供保护和流动的

介质。微生物具有趋化性，对根际分泌物的趋化反

应是植物选择根际微生物与微生物定植植物的重

要步骤[77]。在已阐明组分的根际分泌物中，根际微

生物的引诱剂大多为低相对分子质量的化合物，如

雄株番木瓜和雌株番木瓜根际分泌物中含有性激素

不同，导致了根际微生物群落结构的差异[78]；人参

中根系分泌物影响根际微生物群落的种类及丰度，

进而影响人参根系生长及人参皂苷的积累[79]。 

植物微小 RNA（microRNA，miRNA）是由 21

或 22 个核苷酸组成，是重要的 mRNA 转录后调节

因子[80]。在菌根真菌与植物互作过程中，植物miRNA

能够调节植物-微生物的相互作用，在微生物和植物

之间转移，以高度特异的方式调控基因表达，通过转

录后基因沉默和翻译调控来调节蛋白质，影响互作

过程中某些基因和蛋白的变化，以建立和维持共生

体系[81]。目前，关于植物 miRNA 在植物与根际微生

物互作中作用的相关研究主要为 2 个方面，对豆科

植物-根瘤菌共生的影响及 miRNA 对微生物群落定

植的影响[82]。Devers 等[83]在对豆科模式植物蒺藜苜

蓿 miRNA 和降解组进行了高通量测序，得到了 243

个新 miRNA，并确定了特定 miRNA 积累的增加及

miRNA 介导的共生相关基因的裂解程序是调控丛枝

菌根共生网络的重要组成部分；Lauressergues 等[84]

研究发现紫花苜蓿中的 microRNA-miR171h 若过表

达，则丛枝真菌定植过程被抑制；而若植物携带

miR171h 抗性基因，丛枝菌根共生反应增强并延至

根的伸长区；Ji 等[85]在枳实与真菌共生背景下构建

了 miRNA-mRNA 网络，并发现枳属 ptr-miR159b 的

过表达影响了枳实与真菌的共生。 

3  药用植物内生菌与根际微生物互作 

研究发现，与植物相关的微生物群落并不随机

组合，而是遵循一定规则，并发展为一个和谐运作

的微生物组。微生物群落的定殖受到彼此之间复杂

相互作用的影响，其潜在的机制尚未完全了解，但

内生菌的定植可以提高根际微生物群落丰富度，内

生菌和根际微生物的协同作用会对药用植物的生长

与品质产生积极影响，并且内生菌与根际微生物在

一定条件下可以互相转变。在研究甘草的内生真菌

和丛枝菌根真菌互作时，发现其内生真菌与丛枝真

菌具有互利共生关系[86]；Chen 等[87]在研究不同生

长阶段的淫羊藿内生真菌与根际微生物多样性时，

发现其线性判别分析、方差分析都显示其根际土壤

微生物和内生真菌可以相互转变；研究发现内生菌

的定殖使根际微生物高度多样化，增强生态系统功

能的稳定性 [88]；Ju 等 [89]发现醉马草的内生真菌

Epichloë gansuensis 可影响其根际微生物群落的多样

性和丰富度。内生菌的施用会与一些根际微生物产

生协同作用，进而对植物产生积极影响[90]，如内生菌

株 HSB1 和 FZB42 的施用对枸杞根际固有菌群的丰

度与功能产生了不同程度的影响，可以有效抑制引

起根腐病的尖孢镰刀菌，并促进枸杞幼苗生长[91]。 

在逆境下，感染内生菌的宿主植物相较于未感

染的植物抗逆能力更强，而根际微生物中的丛枝菌

根真菌可以与宿主植物形成菌根，扩大宿主植物根

系吸收范围，从而增强宿主植物抗逆能力，已有大
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量研究证实内生菌对根际微生物抗逆能力的影响。

在干旱环境下接种了深色有隔内生真菌（dark 

septate endophyte，DSE）的黄芪、甘草、枸杞的根

际土壤微生物丰度都出现了显著增加。He 等[92]发现

蒙古黄芪双接种 DSE 与深绿木霉可丰富根际有益

菌群，改变土壤养分状况，促进旱地药用植物的种

植。在干旱条件下，接种 DSE 的甘草根系土壤中丛

枝菌根真菌丰富度显著增加，有助于甘草在干旱条

件下的生长和存活[93]；而对干旱条件下的枸杞接种

DSE，土壤中丛枝菌根真菌、革兰阴性菌和放线菌

的丰度同样升高[94]。Hashem 等[95]发现，在盐胁迫

下，联合接种内生真菌和丛枝菌根真菌的金合欢整

株干质量、根瘤数和豆血红蛋白含量显著高于单独

接种丛枝菌根真菌或内生真菌的金合欢。醉马草中

的内生真菌 Epichloë gansuensis 在镉胁迫下通过诱

导根系分泌物增加氨基酸和有机酸含量来招募根际

有益细菌，从而促进镉胁迫下的醉马草生长[96]；同

样在镉胁迫下，接种内生真菌的商陆可使其根际微

生物代谢功能得到增强，修复镉污染土壤的同时，

显著提升了商陆的镉吸收率与碳源利用率[97]。 

4  结语与展望 

本文总结了内生菌、根际微生物对宿主药用植

物的影响，及不同菌群间的相互作用。在自然生态

系统中，植物的生存和生长能力很大程度上取决于

内生和根际的微生物，越来越多的研究表明，在药

用植物、内生菌、根际微生物三者间存在协同作用，

某些菌株间的相互作用使植物适应铁、氮和磷等元

素的缺乏，促进药用植物生长发育、次生代谢物质

合成，提升药用植物抗逆能力，也可改善药用植物

的连作障碍，修复污染土壤，见图 1。三者互作研

究对药用植物的发展具有重要的实践和指导意义，

可以更深入地了解药用植物和多种微生物间的相互

作用，加强互作机制的研究，对药用植物的高质高

产提供理论指导，在后续研究中，应从以下几点进

行深入探索：（1）尽管关于药用植物微生物组基础

研究发展迅速，但将这些研究结果运用于实际生产

中的速度却滞后，这是由于环境异质性对微生物组

定殖和持续存在有很大的影响，应深入研究药用植

物与微生物相互作用机制，将有益微生物从实验室

转化运用到田间生产中；（2）内生菌与根际微生物

的定殖与互作对药用植物品质的形成至关重要，深

入研究内生菌与根际微生物提升药用植物品质、改

善营养物质的获取与利用的机制，并探寻根际微生

物与土壤的相互作用及其对药用植物产生的影响， 
 

 

图 1  药用植物-内生菌-根际微生物互作示意图 

Fig. 1  Schematic diagram of interaction among medicinal plants, endophytic fungi and rhizosphere microbes 
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探究其缓解药用植物连作障碍的机制；（3）筛选药

用植物生防菌株，深入研究生防菌株抑制病原菌或

诱导药用植物免受病原体侵害、缓解环境胁迫的机

制；（4）新兴技术手段的发展，如分子生物学、基

因编辑工具、高通量技术等加速工程菌株的构建，

以期获得更多新型天然产物或增加药用植物次生代

谢产物产量，对新药的开发具有重要意义。进行以

上研究，对于发展创新的可持续农业和环境保护策

略至关重要。因此，对于药用植物微生物的研究应

重点关注三者互作机制，充分利用发展的研究方法

和技术手段来保护和开发珍贵而丰富的药用植物及

相关微生物资源。 
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