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甘肃主产区黄芪根系细菌组成及与土壤环境因子的相关性研究  

冷非凡，崔兴帅，赵涛涛，王永刚* 

兰州理工大学 生命科学与工程学院，甘肃 兰州  730050 

摘  要：目的  探究不同地区黄芪根系细菌群落组成和多样性差异及其与土壤环境因子的相关性，以指导黄芪高产栽

培。方法  采用高通量测序对陇西、渭源、岷县和漳县地区黄芪根际土壤和根内生细菌进行测序，对比分析其群落结构和

多样性差异，并探究土壤理化因素与根系细菌群落的相关性。结果  黄芪根内生样本共获得 1 769 个 OTU，其中 541 个 OTU

为共有，根际土壤样本共获得 1 676 个 OTU，其中 1 224 个 OTU 为共有。黄芪的根内生样本中丰度最高的细菌门为

Proteobacteria，细菌属为 Pseudomonas，根际土壤样本中丰度最高的细菌门为 Acidobacteria，细菌属为 Sphingomonas。根内

细菌群落的网络复杂度和稳定性高于根际网络，但根际细菌的生态位宽度高于根内。根内细菌群落的形成更容易受随机过程

的影响。总氮、速效氮、有机质、脲酶和过氧化氢酶是影响根系细菌群落组成和多样性的主要因素。结论  不同地区黄芪根

系细菌群落组成和多样性存在差异，且土壤理化对细菌群落影响较大，为黄芪根系细菌资源挖掘和品质的提高提供一定的理

论基础。 
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Root bacteria composition and correlation with soil environmental factors in main 

producing area of Astragalus membranaceus in Gansu Province 
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Abstract: Objective  To explore the differences of bacteria community composition and diversity in root system of Astragalus 

membranaceus in different areas and their correlation with soil environmental factors, so as to guide the high-yield cultivation of A. 

membranaceus. Methods  The rhizosphere soil and endophytic bacteria of A. membranaceus in Longxi, Weiyuan, Minxian and Zhangxian 

were sequenced by high-throughput sequencing, and the differences of bacteria community structure and diversity were compared and 

analyzed. The correlation between soil physical and chemical factors and root bacteria community was explored. Results  A total of 1 769 

OTU were obtained from endophytic samples of A. membranaceus, in which 541 OTU were common, and 1 676 OTU were obtained from 

rhizosphere soil samples, in which 1 224 OTU were common. In the root endophytic samples of A. membranaceus, the highest abundance 

of bacteria phylum was Proteobacteria, bacteria genus was Pseudomonas, and the highest abundance of bacteria phylum in rhizosphere 

soil samples was Acidobacteria, bacteria genus was Sphingomonas. The network complexity and stability of the bacteria community in the 

root were higher than those in the rhizosphere network, but the niche breadth of the bacteria in the rhizosphere was higher than that in the 

root. The formation of bacteria community in roots is more easily affected by random processes. Total nitrogen (TN), available nitrogen 

(AN), soil organic matter (SOM), urease (URE) and catalase (CAT) are the main factors affecting the composition and diversity of root 

bacteria community. Conclusion  There are differences in the composition and diversity of  root bacteria community of A. membranaceu 

in different areas, and the soil physics and chemistry has a great influence on the bacteria community, which provides a theoretical basis 

for the subsequent exploitation of rhizosphere bacterial resources and the improvement of quality. 
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黄 芪 为 豆 科 植 物 蒙 古 黄 芪 Astragalus 

membranaceus (Fisch.) Bge. var. mongholicus (Bge.) 

Hsiao 或膜荚黄芪 A. membranaceus (Fisch.) Bge.的

干燥根[1]。黄芪作为传统的中药，为甘肃种植的大

宗药材[2]。其活性成分有黄酮类、多糖类、皂苷类

等，具有保肝利尿、补气固表等功效[3]。因此，它被

广泛用于各种疾病的治疗，也可作为许多药物的原

材料。 

植物相关微生物包括内源微生物群落和土壤

微生物群落。众所周知，细菌群落和土壤是生态环

境的重要组成部分[4]，它们在植物生长中都起着至

关重要的作用。然而，植物相关细菌和土壤的理化

性质对植物生长的影响仍不清楚，各种因素之间的

相互作用还有待进一步研究[5-6]。可以对微生物的种

类组成、定殖和多样性进行研究，以分析微生物与

土壤的关系。不同的土壤类型会影响植物产量和微

生物群落。长期绿肥轮作可以显著改变水稻根际周

围的群落结构，增加植物生长促进根际细菌（plant 

growth promoting rhizobacteria，PGPR）的丰度[7]。细

菌群落组成和多样性在森林演替的 3 个阶段之间发

生了显著变化[8]。然而，也有研究得出了不同的结论。

尽管内生细菌图谱在不同的采样地点有所不同，但

它是由植物因素驱动的[9]。 

因此，为探究哪些因素驱动微生物群落的种类

组成和多样性，首次对甘肃 4 地黄芪的根系微生物

组成及土壤环境因子之间的关系进行了研究，以了

解土壤-微生物之间的相互作用。本研究采用高通量

测序方法对黄芪根际和根内细菌进行了测序，通过

对不同地区土壤理化性质的测定，研究微生物、土

壤等环境因子对黄芪生长的影响。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

植物和土壤样本采集自甘肃省定西市的陇西、

渭源、漳县和岷县 4 个不同地点的黄芪种植基地。

采集时间为 2016 年 5 月，经兰州理工大学生命科

学与工程学院制药工程系杨林副教授鉴定为黄芪

属植物蒙古黄芪 A. membranaceus (Fisch.) Bge. var. 

mongholicus (Bge.) Hsiao。 

1.2  样品处理 

采样时，每个样地随机选取 3 个样方（（5 m×5 

m），每个样方随机设置 3 个重复，则共采集黄芪根际

土壤 9×4 份，根 9×4 份。采样时先采用抖落法抖落

松散的土壤，收集与根系表面黏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[10]。将收

集的样品放在无菌密封袋内，用冰袋保存运回实验

室，并保藏在−20 ℃等待进一步分析。将每个样方

的土壤混合作为一个复合样本，每个样方内的根混

合作为一个混合样本。针对根际、根内 2 个处理，

得到 8 组样本，即陇西根际、岷县根际、渭源根际、

漳县根际、陇西根内、岷县根内、渭源根内、漳县

根内，分别标记为 SLA、SMA、SWA、SZA、RLA、

RMA、RWA、RZA。 

2  方法 

2.1  土壤理化分析 

参考 Qi 等[11]所描述的方法来确定土壤样品的化

学性质，测定指标包括 pH 值、土壤有机质（soil organic 

matter，SOM）、全氮（total nitrogen，TN）、全磷（total 

phosphorus，TP）、全钾（total potassium，TK）、速效

氮（available nitrogen，AN）、速效磷（available 

phosphorus，AP）、速效钾（available potassium，AK）、

电导率（electrical conductivity，EC）、蛋白酶（protease，

PRO）、尿酶（urease，URE）、过氧化氢酶（catalase，

CAT）和蔗糖酶（sucrase，SC）。 

2.2  DNA 提取与 PCR 扩增 

根据制造商的说明，使用 Power Soil ® DNA 分

离试剂盒（（MP Biomedals，Solon，OH，美国）从根

部和土壤中提取总基因组 DNA。用通用引物 338F

（5’-ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3’）和 806R（（5’-

GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3’）扩增 16S rRNA

基因 V3～V4 区序列。聚合酶链式反应的总反应体

积为 20 μL：水 13.25 μL，10×PCR Ex Taq Buffer 

2.0 μL，DNA 模板（100 ng/mL）0.5 μL，Primer 1

（10 mmol/L）1.0 μL，Primer 2（（10 mmol/L）1.0 μL，

dNTPs 2.0 μL，Ex Taq DNA 聚合酶（5 U/mL）0.25 

μL。在 95 ℃预变性 5 min 后，95 ℃变性 30 s，58 ℃

退火 20 s，72 ℃延伸 6 s，共 35 个循环，然后在

72 ℃时终延伸 7 min。扩增产物经 1.0%琼脂糖凝胶

电泳法纯化回收，委托北京百迈客生物科技有限公

司进行文库构建和测序。 

2.3  文库构建与生信分析 

本研究中的生物信息学分析是在 Biomarker 

BioCloud 平台（（http://www.BioCloud.org）中完成的。

用 QIIME UCLUST[12]模块对去噪后的序列进行聚

类，相似度≥97%的标签被认为是 OTU（（operational 

taxonomic unit ）。 通 过 搜 索 Silva[13] 数 据 库

（http://www.arb-silva.de.），将分类分配给所有OTU。
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使用 Mothur 评估样本的 Alpha 多样性指数（（Chao1、

ACE、Shannon 和 Simpson）[14]。使用 QIIME[15]进

行 Beta 多样性分析，比较不同样本物种多样性的相

似性。 

3  结果与分析 

3.1  黄芪根际土壤的理化因子和酶活性 

对不同地区黄芪根际土壤的理化性质和酶活

性进行测定和分析，结果如表 1 所示，土壤的 5 个

理化因子（（pH、AP、TP、TN、TK）和 1 个酶活性

（CAT）差异不显著，理化性质差异主要表现在 EC、

SOM、AN 和 AK 上，酶活性差异主要表现在 PRO、

URE 和 SC。SMA 的土壤 EC 显著高于其余样本

（P＜0.05），达 300.43 µs/cm，SLA 的土壤 SOM 显

著低于其余样本（P＜0.001），SMA 的 AN 含量最

高，达 161.1 mg/kg，SWA 的 AK 含量显著高于其

余 3 地（P＜0.01），达 408.93 mg/kg。土壤酶活性

中，SZA 样本中的 URE 和 SC 活性显著高于其余样

本（P＜0.05）。 

表 1  不同土壤样本理化指标 ( x s , n = 3) 

Table 1  Physical and chemical indexes of different soil samples ( x s , n = 3) 

指标   SLA   SMA   SWA   SZA 

EC/(µs·cm−1) 168.97±0.230b  300.43±99.531a  170.00±18.424b  154.63±50.251b 

pH 7.61±0.170a 7.59±0.007a 7.65±0.028a 7.78±0.107a 

SOM/% 1.87±0.614a 4.78±0.615b 5.14±0.301b 5.00±0.344b 

AP/(mg·kg−1) 1.75±0.815b  3.27±3.533ab 7.16±1.681a  3.22±1.072ab 

TP/% 0.13±0.176a 0.03±0.004a 0.05±0.014a 0.04±0.007a 

TN/% 0.02±0.016a 0.008±0.005a 0.01±0.002a 0.018±0.001a 

AN/(mg·kg−1) 87.22±7.654c 161.40±8.038a  131.25±16.386a 127.40±5.094b 

TK/(g·kg−1) 13.27±0.672a 12.39±1.185a 14.55±1.420a 14.58±1.859a 

AK/(mg·kg−1)  310.89±60.769b  263.55±29.806b  408.93±59.063a 243.54±5.748b 

PRO/(mg·g−1)  0.06±0.001ab 0.00±0.002b 0.08±0.001a 0.04±0.025b 

URE/(mg·g−1) 3.85±1.188c 15.55±3.244b 16.94±6.123b 29.98±1.752a 

CAT/(mg·g−1)  1.00±0.042ab 0.90±0.078b  0.99±0.022ab 1.03±0.002a 

SC/(mg·g−1) 8.86±7.432b 12.12±6.117b 15.37±4.753b 29.98±1.430a 

SLA-陇西黄芪根际土壤；SMA-岷县黄芪根际土壤；SWA-渭源黄芪根际土壤；SZA-漳县黄芪根际土壤；同行中数值后面的不同小写字母表示

差异显著（P＜0.05）；下表同。 

SLA-A. membranaceus rhizosphere soil in Longxi County; SMA-A. membranaceus rhizosphere soil in Minxian County; SWA-A. membranaceus 

rhizosphere soil in Weiyuan County; SZA-A. membranaceus rhizosphere soil in Zhangxian County; Different lowercase letters after the values in the same 

row indicate significant differences P < 0.05); same as below. 

3.2  不同地区黄芪根系细菌群落组成 

对 12 个黄芪根样品和 12 个根际土壤样品进行

高通量测序，分别得到5 769 711和907 204对 reads，

在 97%相似度水平下对 Tags 聚类，得到 OTU，并

进行注释。结果显示（（图 1），黄芪的根内生样本中

丰度最高的细菌门为 Proteobacteria，其在 RLA、

RMA、RWA、RZA中的丰度分别为 69.14%、50.47%、

71.10%和 47.44%，其次为 Firmicutes，丰度最高的

细菌属为 Pseudomonas，其在 RLA、RMA、RWA、

RZA 中的丰度分别为 18.58%、35.56%、27.00%和

10.64%。黄芪的根际土壤样本中丰度最高的细菌门

为 Acidobacteria，其在 SLA、SMA、SWA、SZA 中

的丰度分别为 15.39%、16.61%、20.69%和 20.63%，

其次为 Proteobacteria ，丰度最高的细菌属为

Sphingomonas，其在 SLA、SMA、SWA、SZA 中的

丰度分别为 13.59%、4.93%、9.63%和 8.12%。 

对不同样本的 OTU 进行 Venn 分析，结果显示

（图2-A、B）4个地区的根样本中，共有541个OTU，

RLA 的特有 OTU 数仅为 13 个，RMA 的特有 OTU

数最多，为 235 个，4 个地区的根际土壤样本中，共

有 OTU 数为 1 224。SWA 的特有 OTU 数仅为 2，包

括 OTU 399 （ Arenibacter ） 和 OTU 881

（Flavobacterium）。对共有物种进行 Circos 分析，结

果显示前 10 丰度的属水平物种在不同样本中的分布

（图 2-C、D），根样本中丰度最高的共有属水平物种

为 Pseudomonas，其在 RMA 中的比例最高，其次为

Phyllobacterium 在 RZA 中的比例最高，根际土壤样

本中丰度最高的共有属水平物种为 Sphingomonas，

其在 SLA 中的比例最高。 

3.3  不同地区黄芪根系细菌多样性 

供试根样品和根际土壤的细菌 OTU、群落丰

度指数（ACE、Chao1）和多样性指数（Shannon、 
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A-根内生样本；B-根际土壤样本。 

A-root endophytic samples; B-rhizosphere soil samples. 

图 1  不同样本的门和属优势物种的分布 

Fig. 1  Distribution of dominant species at phyla and genera level in different samples 

 

 
A-根内细菌 Venn 图；B-根际土壤细菌 Venn 图；C-共有 OTU 在根内细菌中的分布；D-共有 OTU 在根际土壤细菌中的分布。 

A-Venn diagram of root endophytic bacteria; B-Venn diagram of rhizosphere soil bacteria; C-distribution of common OTU in root endophytic bacteria; D-

distribution of common OTU in rhizosphere soil bacteria. 

图 2  不同样本的 OTU 分布 

Fig. 2  OTU distribution of different samples 

Simpson）见表 2、3。在所有样本中，根际土壤细

菌的 Simpson 指数、根内生细菌的 Simpson 指数和

Shannon 指数无显著差异。根样本中，RMA 的 OTU、

ACE 和 Chao1 指数最高，表明该样本的物种数最

高，RZA 的 Simpson 指数最低，而 Shannon 指数最

高，表明该样本的群落多样性最高。同样，在根际

土壤样本中，发现 SMA 的物种数最高，SZA 的群

落多样性最高。基于 Bray-Curtis 距离，对不同地区

黄芪的根和根际土壤样本进行NMDS分析（（图 3），

分析结果表明，不同地区的根内生细菌群落组成差

异不显著（P＞0.05），而根际土壤细菌群落组成具

有显著差异（P＜0.001）。 
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表 2  根内生细菌 α 多样性 

Table 2  Alpha diversity of bacteria in root endophytic samples 

样本 RLA RMA RWA RZA 

OTU 422±170b 805.00±70a 691±64a 739±111a 

ACE 516.81±108.91b 852.68±118.79a  705.59±67.33ab 771.65±128.15a 

Chao1 509.00±120.70b 852.30±113.29a 718.46±59.77a 779.64±135.52a 

Simpson 0.350±0.10a 0.24±0.34a  0.26±0.20a 0.10±0.09a 

Shannon 1.81±0.25a 3.20±1.53a  2.76±0.81a 3.72±0.88a 

表 3  根际土壤细菌 α 多样性 

Table 3  Alpha diversity of bacteria in rhizosphere soil samples 

样本 SLA SMA SWA SZA 

OTU  1 159±83b 1 449.00±24a  1 383±95a  1 429±19a 

ACE  1 232.39±86.76b 1 515.29±36.38a  1 436.70±73.51a 1 481.24±8.05a 

Chao1  1 251.23±88.97b 1 544.63±43.41a  1 457.29±68.10a 1 508.43±4.37a 

Simpson 0.01±0.00a 0.006±0.000a 0.008±0.000a     0.006±0.000a 

Shannon    5.75±0.08b 6.17±0.20a     6.13±0.20a     6.21±0.04a 

 

图 3  根内 (A) 和根际土壤 (B) 细菌 NMDS 分析 

Fig. 3  NMDS analysis of bacteria in root endosphere (A) and rhizosphere soil (B) 

3.4  不同地区黄芪根系细菌群落组装 

基于随机矩阵理论分别对根内和根际土壤细

菌构建分子生态网络，结果显示 2 个生态位的拓扑

结构和网络有很大差异（（表 4 和图 4）。总节点数在

根内最低（（94），根际土壤中最高（（166），而总边数

则在根内最高（（498），根际土壤中最低（（239）。根

网络的平均程度和平均聚类系数最高，平均路径距

离和模块化程度最低，表明其网络结构稳定，相关

性强，分布集中，具有大量的共生类群。正相关在

所有网络中占主导地位，但根际土壤网络中的负相

关比例大于根网络。根和根际土壤网络中，大多数

节点以Proteobacteria为主，而 Firmicutes和Chlorobi

较少。模块中心在根网络中仅以 Proteobacteria 为代

表 ，在根际土壤网络中以 Actinobacteria 和

Nitrospirae 为代表。Proteobacteria、Acidobacteria 和

Bacteroidetes 在复杂的根际土壤网络中扮演连接点

的角色，在不同的生态位还有各种不断变化的细菌

分类群。 

中性群落模型分别解释了根内和根际土壤 2 个

生态位的细菌群落变化的 41.7%和 19.1%（图 5-A、

B），表明随机过程对根内细菌群落的形成的影响大

于对根际土壤。细菌类群在根内（Nm＝2 387）少于

根际土壤（Nm＝5 381），由于根样品的 OTU 数为

1 769，根际土壤样品的 OTU 数为 1 676，因此估计

m 值在根内为 1.35，在根际土壤中为 3.21，结果表

明细菌群落的物种扩散在根内低于根际土壤。此

外，本研究使用 OTUs，分别对 4 个地区黄芪的根

内和根际土壤中的细菌的平均生态位宽度进行计算

（图 5-C 和 D），结果显示同地区的根际土壤中的细

菌平均生态位宽度高于根内细菌，而且陇西和漳县

地区样本的细菌平均生态位宽度要高于其余地区

样本的。 

metaMDS:Stress＝0.125                     metaMDS:Stress＝0.039 
PERMANOVA:F＝1.144, P-value=0.144        PERMANOVA:F＝5.432, P-yalue＝0.001 
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表 4  网络拓扑结构 

Table 4  Network topology 

生态 节点 连接 幂律拟合优度（R2） 平均程度 平均聚类系数 平均路径距离 模块化程度 

根内  94 498 0.036 10.596 0.358 2.487 0.319 

根际土壤 166 239 0.897   2.88 0.159 4.366 0.647 

 

A-根内细菌共现网络；B-根际土壤细菌共现网络；C-根内细菌拓扑角色的 Z-P 图；D-根际土壤细菌拓扑角色的 Z-P 图。 

A-co-occurrence network of root endophytic bacteria; B-co-occurrence network of rhizosphere soil bacteria; C-Z-P diagram of topological roles of root 

endophytic bacteria; D-Z-P diagram of topological roles of rhizosphere soil bacteria. 

图 4  根内和根际土壤细菌的分子生态网络分析 

Fig. 4  Molecular ecological network analysis of bacteria in root endosphere and rhizosphere soil 

 

A-中性群落模型对根内细菌群落组装过程分析的拟合；B-中性群落模型对根际土壤细菌群落组装过程分析的拟合；C-根内细菌生态位宽度；

D-根际土壤细菌生态位宽度。 

A-fitting of root endophytic bacterial community assembly process analysis by neutral community model; B-fitting of rhizosphere soil bacterial community assembly 

process analysis by neutral community model; C-niche breadth of root endophytic bacteria; D-niche breadth of rhizosphere soil bacteria. 

图 5  根内和根际土壤细菌群落组装和生态位宽度 

Fig. 5  Bacterial community assembly and niche breadth in root endosphere and rhizosphere soil 
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3.5  不同地区黄芪根系细菌与土壤环境因子相

关性 

基于Mantel test分析根际土壤理化因子分别与根

内和根际土壤细菌之间的相关性（图 6-A、B），结果

显示 TN 与 TP 呈显著负相关，SOM 与 AN 和 URE

呈显著正相关，SC 与 URE 和 CAT 呈显著正相关，

此外 TN、AN 和 CAT 与根内细菌丰度呈显著正相关，

SOM、AN 和 URE 与根际土壤细菌丰度和多样性均

呈显著正相关。选择门水平前 10 丰度的细菌物种，

探究其与根际土壤理化因子的相关性（图 6-C、D），

结果显示根内细菌 Spirochaetae 与 AN 呈显著正相关

（P＜0.01），Chlorobi 与 TK 呈显著正相关（P＜0.01），

Parcubacteria 与 TP 呈显著负相关（P＜0.01），

Firmicutes 与 pH 呈显著负相关（P＜0.01），根际土壤

细菌Omnitrophica和Elusimicrobia与AN呈显著正相

关（P＜0.01），Nitrospirae 与 SOM 和 URE 呈显著正

相关（P＜0.01），Saccharibacteria 与 URE 呈显著负相

关。而后基于物种丰度的距离与上述显著理化因子进

行相关性分析（图 7），结果显示 TN 与根内细菌丰度

的距离的相关性最强，AN 与根际土壤细菌丰度的距

离的相关性最强。 

4  讨论 

研究表明，植物根际作为一个动态环境，土壤

理化和植物种类决定作物根系的微生物群落结构，

同时根系微生物之间相互制约、彼此依赖，与周围

环境因子相互作用[16-17]。土壤理化性质表明农业土

壤的健康状况。本研究结果表明，不同地区的黄芪

根际土壤理化性质差异主要表现在 EC、SOM、AN

和 AK，酶活性差异主要表现在 PRO、URE 和 SC。

EC 和 AN 是影响土壤氮素矿化和硝化作用的主要

因子[18]，本研究结果显示他们之间呈正相关，这可

能也是 SMA 的 EC 和 AN 含量较高的原因。土壤

酶主要由土壤微生物和植物根系产生[19]，SZA 的酶

活性普遍高于其他地区样本，可能与其较高的微生

物丰度和群落多样性有关，先前研究表明，土壤酶

活性受根系直接作用（（分泌外源酶）和间接作用（（影

响根际微生物群落）的影响[20]。此外，微生物数量

的增加，加速土壤有机质的腐殖，增强微生物对碳

氮的利用，导致土壤中碳氮含量减少，进而限制土

壤中 PRO、URE 和 SC 等的酶活性[21]。SMA 土壤

的 pH 最低，可能与其中较高含量的氮元素有关，

有研究表明施氮处理显著降低了土壤的酸碱度[22]。 

 

A、C-根内细菌；B、D-根际土壤细菌。 

A,C-root endophytic bacteria; B, D-rhizosphere soil bacteria. 

图 6  细菌组成与根际土壤环境因子的相关性 

Fig. 6  Correlation between bacteria composition and rhizosphere soil environmental factors 
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图 7  根内 (A) 与根际土壤细菌 (B) 组成与关键环境因子的相关性 

Fig. 7  Correlation between bacteria composition and key environmental factors of root (A) endosphere and 

rhizosphere soil (B) 

SMA 土壤中 SOM 含量较高，可能与其变形菌门物

种丰度较高有关，有研究表明，变形菌门偏好在养

分含量高的土壤环境中生存，且与土壤有机质和全

氮含量有关[16]。SWA 的氮磷钾含量相对高于其他地

区样本，尤其是 AK 含量在 4 个地区的样本中最高，

可能与其较高的有机质含量有关，有机质为植物提

供了土壤代谢能力和养分循环变化的指标[23]，并与

土壤微生物丰度和群落组成有关[24]。 

有研究表明主要微生物的相对丰度分布在根

际土壤和植物中是十分相似的[25]，根际微生物的群

落结构变异明显低于植物内生微生物群落[26]。本研

究发现根际土壤的优势微生物几乎包含全部的黄

芪内生菌群的优势物种，而且根际土壤中菌群的多

样性和丰富度多于植物内生菌群。Yuan 等[27]发现根

际土壤中 OTUs 显著多于根内的，2 个生态位微生

物菌群通过影响养分吸收和胁迫耐受性显著影响

植物生长发育。还有报道表明从根内到根际土壤，

微生物的丰富度和多样性逐渐增加，并且根内的微

生物密度普遍低于根际土壤[28]。可能是由于根际产

生的生物活性代谢物对土壤微生物群落产生更显

著的影响[29]，导致根际菌群丰富度和多样性的差异。

本研究结果显示在门水平，黄芪根际土壤和内生菌

群共有细菌优势物种为 Proteobacteria，这类细菌可

以利用根际土壤中的碳源与黄芪形成共生关系，促

进黄芪的生长[30]。先前有研究表明，对 9 种不同植

物的土壤微生物进行测序，结果发现其根际优势微

生物菌群为 Proteobacteria，而同一科植物表现出相

似的微生物组成[31]。属水平的黄芪根内优势细菌为

Pseudomonas，有研究报道其为三七根腐病的主要

病原菌属[32]，这可能会造成后期黄芪根腐病害。根

际土壤优势细菌为 Sphingomonas，其能够提高植物

抗逆性，被视为植物益生菌[33]。这些根际微生物可

能影响黄芪生命活动和调节土壤养分，进而影响黄

芪活性成分的含量，改变黄芪产量和品质[2]。 

共现网络可以探索生态过程的作用和在塑造

土壤菌群中的历史影响并解释整体共现模式[34]。通

过随机矩阵理论构建分子生态网络，结果发现根际

土壤细菌群落的总节点和总边数高于根内细菌群

落，尤其是正相关边数，说明根际土壤细菌群落之

间有更强的协同关系。先前研究表明，具有较高平

均聚类系数和平均度，较短的平均路径长度的复杂

网络比简单网络更具有稳定性和生态抗性[35]，这在

本研究中根内细菌网络表现得更为明显。随机组装

过程在低多样性群落中占主导地位，其导致了更高

的网络复杂性，具有更多的物种竞争，从而降低了

系统发育多样性[36]。 
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土壤理化性质与植物根系微生物群落结构和

植物生长密切相关。本研究结果显示，氮元素对黄

芪根际土壤和根内生细菌群落组成和多样性影响

显著，先前研究表明氮元素驱动果园根际土壤丰富

和稀有细菌群落的结构和组成[37]。Elusimicrobia 和

Nitrospirae 作为稀有细菌，在促进林地土壤养分循

环和多功能性方面有着重要作用[38]，在本研究中其

与氮和有机质含量呈正相关。氮和磷的有效性将影

响土壤本身和根部细菌共生体的出现，一些研究发

现，高粱在低氮胁迫下会招募特定细菌物种来降低

群落多样性[39]，这与本研究结果相似。Chlorobi、

Nitrospirae 和 Planctomycetes 属于低营养群，它们

在营养不良的条件下生长速度较慢[40]。本研究显示

Chlorobi 和 Planctomycetes 与 TK 呈显著正相关，

Nitrospirae 与 SOM 呈显著正相关，这与 Yang 等[41]

在与互花米草相关的研究中有相似的结果。

Actinobacteria与URE呈显著正相关，有研究表明，

Proteobacteria 和 Actinobacteria 通过产生抗生素、

生长调节剂和水解酶等活性物质，有效调节土壤微

生物区系，改善土壤环境，诱导植物产生抗性，以

达到控制植物病害，提高产量的作用[42]。综上，本

研究对不同地区黄芪的根系微生物和土壤理化性

质差异进行分析，揭示了显著影响黄芪根系微生物

的土壤环境因子，为后续研究黄芪根系促生菌群提

供理论基础，以提高其药用价值。 
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