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摘 要：聚焦于黄连 Coptis chinensis 与根际微生物的互作关系及其内在机制，系统梳理了该领域的研究成果。黄连根际微生

物受种植年限等因素影响而呈现动态变化，根系分泌物在塑造根际微生物群落结构方面发挥着关键作用。根际微生物对黄连

具有多重效应：一方面，病原菌可引发黄连病害；另一方面，有益菌在促进植株生长以及积累次生代谢产物等方面发挥着重

要作用。此外，miRNA 参与介导黄连的免疫应答过程，深度调控黄连与病原菌的互作过程。研究成果为黄连种植中缓解连

作障碍、提升黄连品质提供了重要的理论支撑。未来研究应借助前沿技术手段，深入挖掘根际微生物的潜力，以助力黄连产

业的可持续发展。 
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Abstract: This review focuses on the interaction mechanisms between Huanglian (Coptis chinensis) and its rhizosphere 

microorganisms, systematically summarizing recent research advancements in this field. Studies demonstrate that the composition of 

rhizosphere microbial communities undergoes dynamic changes influenced by cultivation duration, with root exudates playing a crucial role 

in shaping microbial community structure. Rhizosphere microorganisms exert both beneficial and detrimental effects on C. chinensis: 

Pathogenic fungi contribute to plant diseases, while beneficial microbes promote plant growth and enhance the accumulation of secondary 

metabolites. Notably, miRNA-mediated immune responses have been identified as key regulators of the interactions between C. chinensis and 

pathogenic fungi. These findings provide essential theoretical insights for overcoming continuous cropping obstacles and improving the 

medicinal quality of C. chinensis. Future research should leverage advanced technologies to comprehensively explore the functional potential 

of rhizosphere microorganisms, fostering the sustainable development of the C. chinensis industry. 
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黄连是我国常用中药材之一，其根茎具有清热

燥湿、泻火解毒之效[1]，常用来治疗痢疾、黄疸等

多种热症[2]。黄连的药效成分以生物碱为主，小檗

碱、黄连碱、巴马汀等物质累积量因受到种植过

程中多因素影响而呈现动态变化 [3]，通常五年生

黄连药用品质较好[4-5]。黄连主产于重庆石柱和湖

北利川[6]，产区内同一片田里连续单一种植黄连通

常会导致植株生长不良、药效成分含量降低以及对

病虫害的易感性增加，这一现象称为连作障碍[7]。

为了缓解连作障碍，用于种植黄连的土壤通常需要

5～10 年的休耕期，这严重限制了种植区的生产活

动。同时，连作期间病虫害的发生已经成为威胁黄

连产量和品质的重要因素[8]。 

根际是一个高度复杂的多元化体系，它既包含

黄连的根系分泌物，同时也涵盖了丰富的微生物群

落，是植物、土壤、微生物三者之间进行信息和物

质交换的重要区域[9-10]。黄连根系通过释放生物碱

和酚酸类物质驱动根际微生物群落结构的重塑，而

功能重塑的微生物群通过调控土壤养分循环、拮抗

病原菌及激活植物免疫信号通路，形成对黄连生长

的反馈调节机制，最终构建了““植物-微生物”双向

调控的微生态互作网络[11]。这种互作网络在为植物

提供养分、增强植物抗逆性、抑制植物病原体以及

协助土壤修复等方面发挥作用，对黄连生长以及形

成药用价值至关重要[12]。本文主要对中草药黄连和

根际微生物之间互作关系及机制的研究进展进行

综述，为深入了解黄连根际微生物群落、缓解连作

障碍以及开发生物防治剂提供理论参考。  

1  黄连对根际微生物的影响 

1.1  黄连对根际细菌的影响 

黄连连作期间根际不断积累的根系分泌物会

直接改变土壤理化环境以及根际微生物群落组成

和代谢[13-14]。近年来关于黄连连作年限与根际细菌

多样性关系的研究揭示了连作黄连对根际细菌的影

响。Alami 等[15]研究发现黄连连作显著降低根际细菌

的物种丰富度和均匀度。其中，假单胞菌属

Pseudomonas sp.、根瘤菌属 Rhizobium sp.、链霉菌属

Streptomyces sp.等有益菌的丰度降低，而酸杆菌门

Acidobacteria 在酸化土壤中比例显著增加。刘云露[14]

利用高通量测序发现连作 5 年期间黄连根际的酸杆

菌属 Acidobacterium sp.和黄单胞菌属 Xanthomonas 

sp.在连作土壤中大量增殖。酸杆菌通过产酸加剧土

壤酸化，黄单胞菌则可引发叶斑病，导致黄连叶片

出现水渍状病斑。总之，黄连作为药用植物，其

根系分泌物（如生物碱、酚酸等）具有广谱抗菌

特性，这些成分在抑制病原菌的同时，也会对土

壤细菌群落产生破坏，导致有益功能菌群减少。

这种菌群结构失调会加剧土壤酸化及病原菌增

殖，引发连作障碍。 

1.2  黄连对根际真菌的影响 

土壤理化性质及养分状况通过影响真菌的增

殖速率、菌丝延伸方向及胞外酶活性，对根际真菌

群落的演替进程产生显著调控作用[16]。而连续单一

种植黄连会打破根际微生态平衡，导致病原真菌在

根系微域的快速富集[17]。Song 等[18]研究了不同种

植年限对黄连根际真菌群落组成和多样性的影响，

发现连作五年间根际真菌群落的丰富度和多样性

持续下降。茎点霉属Phoma sp.和镰刀菌属Fusarium 

sp.等病原菌在根际累积而常见的益生菌如木霉属

Trichoderma sp.丰度降低，可能是黄连发病的诱因

之一。此外，黄连染根腐病后根际土壤中的交链孢

霉属 Alternaria sp.相对丰度增加 4.1～6.8 倍，同时

真菌群落功能冗余度下降 40%～53%[19]。这种““病

害-微生物”互作模式具有跨物种普遍性，刘杰等[20]

在茅苍术 Atractylodes lancea (Thunb.) DC.根腐病系

统中观察到相似规律，根际真菌 Shannon 指数降低

37.2%，致病菌 OTUs 占比＞65%。 

2  根际微生物对黄连的影响 

2.1  侵染植株患病 

黄连根际病原菌群落重构、土壤养分异化及化

感自毒物质的协同效应，导致根腐病、白绢病和紫

纹羽病等土传病害在黄连产区呈暴发性流行[21-22]。

典型病理特征表现为侵染初期根表出现直径 2～5 

mm 褐色坏死斑，随病程进展维管束褐变坏死，终

致根系腐烂、地上部黄化萎蔫直至整株枯亡[23]。通

过 ITS 扩增子测序与致病力验证，已明确黄连根际

的 优 势 致 病 菌 群 为 尖 孢 镰 刀 菌 Fusarium 

oxysporum、腐皮镰刀菌 F. solani、白绢病菌 Athelia 

rolfsii 及桑卷担菌 Helicobasidium mompa，其中 F. 

oxysporum 占据优势地位，其厚垣孢子可在病残体

中存活≥3 年，次年通过根毛分化区的质外体途径

完成初侵染[24-25]。 

在侵染早期，病原菌通过分泌镰刀菌酸“（fusaric 

acid，FA）、伏马菌素“（fumonisins，FBs）和玉米赤

霉烯酮“（zearalenone，ZEN）等低分子量毒素与黄连

根系细胞膜蛋白结合，诱导根系形态异常，为病原



·4160· 中草药 2025 年 6 月 第 56 卷 第 11 期  Chinese Traditional and Herbal Drugs 2025 June Vol. 56 No. 11 

   

菌定殖创造有利条件[26-28]。定殖后病原菌分泌胞外

水解酶系，降解皮层薄壁细胞的果胶-纤维素复合基

质，形成凝胶状阻塞物，造成木质部导管栓塞及水

分运输障碍[29-31]。Wu 等[32]通过代谢组-转录组联合

分析揭示，黄连根系分泌的邻苯二甲酸能够显著上

调 F. oxysporum 镰刀菌酸 FA 合成基因及水解酶编

码基因簇，致使酶活性增强 2.3～3.7 倍，最终通过

破坏木质部离子平衡引发系统性萎蔫。白绢病菌 A. 

rolfsii 通过分泌草酸协同增效多聚半乳糖醛酸酶

（ploygalacturonase，PG）和纤维素酶的催化效率，

从而加速侵染植物[33]。 

2.2  生物防治 

在探索黄连土传病害的防治手段时，生物防治

凭借其低成本、生态友好等优势备受青睐[34]。黄连

健康植株根际微生态系统中，芽胞杆菌属 Bacillus 

sp. 、 假 单 胞 菌 属 Pseudomonas sp. 、 木 霉 属

Trichoderma sp.及青霉属 Penicillium sp.等等有益微

生物构成重要的功能菌群。这些微生物通过竞争营

养空间、分泌抗菌物质或诱导系统抗性等多重机制，

显著抑制植物病原菌的生长繁殖，在维持黄连根际微

生态平衡、增强抗病能力方面发挥关键作用[35]。李旭

等 [36]从植物根际筛选出一株枯草芽孢杆菌 B. 

subtilis KJB04-11 ， 通 过 合 成 枯 草 菌 抗 霉 素

mycosubtilin和表面活性素 surfactin，对F. oxysporum

产生拮抗作用。Kotasthane 等[37]发现绿色木霉 T. 

viride T14 产生的 6-戊基-2-吡喃酮（6-pentyl-2-

pyrone）具有抗白绢病菌活性以及植物促生活性。

王兴强[38]研究发现哈茨木霉 T. harzianum QT20045

可以抑制病原菌的生长空间，并对菌丝产生缠绕分

解现象，提高黄连抗白绢病能力。赵玳琳等[39]报道

了棘孢木霉 T. asperellum GYSW-6m1 菌丝可通过接

触、缠绕和穿透炭疽病菌菌丝引起菌丝消解断裂，

可用于植物炭疽病的防治。伍晓丽等[40]在接种复合

木霉制剂（深绿木霉 T. atroviride、长枝木霉 T. 

longibrachiatum、钩状木霉 T. hamatum、拟康宁木霉

T. koningiopsis）后，检测到黄连根部过氧化物酶和

过氧化氢酶的活性显著提高，对根腐病抗性增强。 

2.3  促进植株生长发育 

黄连根际促生菌（ plant growth promoting 

rhizobacteria，PGPR）在促进植株生长、增强抗逆性

方面具有重要作用[41]。黄连根际富集了多种具有溶

磷、固氮和产铁载体的 PGPR 菌株，如假单胞菌属

Pseudomonas sp.、芽孢杆菌属 Bacillus sp.和伯克霍

尔德菌属 Burkholderia sp.，这些菌群通过分泌有机

酸、磷酸酶等物质活化土壤中难溶性磷，促进黄连

对磷素的吸收，同时通过生物固氮缓解黄连生长环

境中的氮素限制[42]。植物生长素吲哚乙酸（indole-

3-acetic acid，IAA）是黄连生长发育所需的重要物质。

向益青等[43]证实黄连种子内源促生菌群以芽孢杆菌

属 Bacillus sp.为主导，其中兼具溶磷与 IAA 高产特

性的菌株 Priestia megaterium ZZ-24 展现出显著促

生潜力。周涛[44]从黄连根际土壤中分离获得 1 株酚

酸降解菌 Streptomyces griseoloalbus 3132，该菌株培

养 18 d 后 IAA 产量达到峰值 16.2 μg/mL。 

2.4  积累次生代谢产物 

黄连通过特异性次生代谢途径在其根茎中富

集了结构多样的生物碱类物质[45]，这些化合物不仅

构成其核心药效物质基础，同时作为化感物质在抵

御病原侵染时发挥生态防御功能[46]。作为黄连的特

征药效成分，黄连碱兼具强效抗菌和免疫调节能

力，但其含量少且难以提取。近年研究表明，基于

微生物催化可实现同类母核衍生物——小檗碱与

黄连碱的结构转化，如史文倩[47]通过定向功能筛

选，从黄连根际土壤中分离出 2 株高效小檗碱转化

菌株“（贝莱斯芽孢杆菌 Bacillus velezensis 和蜡状芽

孢杆菌 B. cereus），两菌株通过氧化还原酶介导的羟

基化反应实现小檗碱向黄连碱的定向转化，转化率

高达 31.60%和 33.62%。此外，根际微生物可以通

过产生植物激素、多糖等信号传导物质，激活生物

碱的合成通路，如刘微等[48]使用 100 μmol/L 的茉莉

酸甲酯“（methyl jasmonate，MeJA）喷施黄连幼苗叶

片 48 h 后，黄连碱含量达到对照组的 3.15 倍。程

华[49]发现来源于黑曲霉 Aspergillus niger 细胞壁降

解物的真菌诱导子可以提高岩黄连 Corydalis 

saxicola 细胞中的茉莉酸“（jasmonic acid，JA）含量，

启动岩黄连细胞中生物碱合成。 

2.5  提高植株抗逆能力 

黄连在栽培过程中常面临干旱、盐胁迫及重

金属污染等非生物胁迫因子，这些逆境条件不仅

严重影响其产量，还会导致药用成分的次生代谢

紊乱[50]。特定 PGPR 菌株能够通过植物–微生物互

作机制激活黄连的系统性抗逆机制，形成多重协同

保护效应。其作用机制涉及：调控内源性激素代谢

重塑植物生理状态；增强根系对矿质元素的吸收效

率；激活抗氧化酶防御体系以清除活性氧损伤[51]。

黄连根际中的大量细菌物种，如假单胞菌属
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Pseudomonas sp.、芽孢杆菌属 Bacillus sp.及沙门氏

菌 属 Salmonella sp. ， 均 可 通 过 NRPS/PKS

“（ nonribosomal peptide synthetase/polyketide 

synthase）生物合成基因簇合成水杨酸（salicylic 

acid，SA）[52]，从而提高植株耐盐性及耐干旱。张

春平等[53]研究发现外源 SA 处理能够显著增强盐胁

迫环境下黄连幼苗的耐盐性，主要是通过激活超氧

化物歧化酶“（superoxide dismutase，SOD）、过氧化

物酶“（peroxidase，POD）等抗氧化酶系统活性，促

进活性氧“（reactive oxygen species，ROS）的高效清

除，有效抑制膜脂过氧化，进而维持细胞膜的完整

性，最终缓解盐胁迫对植物细胞造成的损伤。此外，

为了适应非生物胁迫，黄连会与丛枝菌根真菌

“（Arbuscular mycorrhizal fungi，AMF）形成共生关

系，即菌根化。黄文丽等[54]调查发现三角叶黄连

Coptis deltoidea C. Y. Cheng & P. G. Xiao 是菌根营

养型植物，无梗囊霉属 Acaulospora sp.和球囊霉属

Glomus sp.是其根系土壤中 AMF 的优势种群。AMF

通过其发达的根外菌丝系统延伸至植物根系难以

触及的微域土壤空间，显著增强宿主植物对水分及

矿质元素的吸收能力，有效提升植物在各种非生物

胁迫下的适应性[55]。 

3  黄连与根际微生物的互作机制 

3.1  根系分泌物塑造根际微生物群落 

黄连根系分泌物作为根际微域环境调控的关

键媒介，其生物活性组分（生物碱、黄酮类、酚酸类

等次生代谢产物）通过改变土壤理化性质与酶活性，

显著影响根际微生物群落构建[56-57]。分泌物组成受植

物遗传背景、生长期及环境因子协同调控[58]。黄连根

系分泌物中含量较高的小檗碱（berberine）对立枯

丝核菌 Rhizoctonia solani 和禾谷镰刀菌 Fusarium 

graminearum 等病原菌具有抑菌作用，主要通过破

坏菌体的细胞结构来实现[59-61]。此外，黄连根系酚

酸物质的分泌呈现动态积累特征，其含量在栽培第

3 年达到峰值。酚酸对病原真菌的调控作用具有显

著浓度依赖性：μmol/L 级低浓度促进菌丝增殖，而

mmol/L 级高浓度则诱导细胞凋亡[62]。舒阳[63]研究

发现，黄连根系分泌的阿魏酸“（ferulic acid）对尖孢

镰刀菌 Fusarium oxysporum 具有双重调控效应：一

方面通过激活次级代谢生物合成途径显著促进菌

丝生长及黑色素、镰刀菌毒素的合成；另一方面通

过蛋白互作介导代谢重编程以增强宿主适应性。李

振 方 [64] 发 现 阿 魏 酸 和 对 羟 基 苯 甲 酸 （ p-

hydroxybenzoic acid）能通过刺激镰刀菌属 Fusarium 

sp.和曲霉属 Aspergillus sp.的信号转导系统如 SH3

结构、F-box 蛋白体系和分子伴侣等修饰原件，增

强真菌对营养物质的利用。黄连根际微生物在响

应根系分泌物选择性“招募”的同时，会产生植

物生长激素、抗生素及群体感应信号分子，介导

次生代谢物合成基因簇的差异表达，进而影响根

系分泌物的种类和渗出[65]。 

3.2  RNAi 介导植株免疫应答 

MicroRNA（miRNA）是植物内源性非编码短

链 RNA“（19～25 nt），通过降解或抑制 mRNA 负调

控基因表达[66]。miRNA 在植物–根际微生物共生

中调节根际菌群组成与功能，并参与植株发育及抗

性调控[67]。Lee 等[68]报道，植物真菌病原体可通过

多种途径生成类 microRNA（microRNA-like RNA，

milRNA）和小干扰 RNA（small interfering RNA，

siRNA）参与致病，如黄连根腐病原菌 F. oxysporum

分泌的 milR87 通过靶向沉默糖基水解酶编码基因

FOIG_15013，显著增强 F. oxysporum 的毒力[69]。跨

界 RNA 干扰“（cross-kingdom RNAi）机制通过双向

传递 siRNAs，实现寄主植物与病原真菌间的跨物种

基因调控，即 siRNAs 可转运至对方细胞内靶向沉

默关键基因表达[70]。如药用植物将 siRNAs 转运到

真菌病原体中，抑制真菌内毒力相关基因的表达，

从而增强植株抗病性 [71]。相应的，真菌产生的

siRNAs 也可以转运到药用植物根系细胞中，通过劫

持宿主 RNAi 途径抑制植物免疫。Ji 等[72]发现黄连

根腐病原菌 F. oxysporum 体内的 Fol-milR1 可通过

双向作用抑制宿主防御反应：其不仅能够跨界进入

植物细胞，靶向沉默宿主抗病相关基因 SLyFRG4 的

表达，还可特异性结合宿主 RNAi 核心蛋白

SIyAGO4a，阻断植物 RNAi 通路，从而削弱宿主对

病原菌 F. oxysporum 的抵御能力。 

4  结语与展望 

本文总结了黄连与根际微生物之间的相互作

用关系，黄连通过根系分泌物和 miRNA 调控根际

微生物群落，根际微生物反馈增强黄连的抗病抗逆

能力及次生代谢物质合成，同时改善连作障碍并修

复污染土壤，形成植物-微生物协同互作的动态平

衡，见图 1。连作障碍导致的根际微生态失衡和病原

菌积累，严重影响了黄连的产量和品质[73-75]。然而，

黄连根际同时存在着多种有益微生物，如芽孢杆菌

属 Bacillus sp.、节杆菌属 Arthrobacter sp.、克雷伯 
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图 1  黄连与根际微生物互作示意图 

Fig. 1  Schematic diagram of interaction between C. chinenesis and rhizosphere microorganisms 

氏菌 Klebsiella sp.、慢生型根瘤菌 Bradyrhizobium 

sp.及木霉属 Trichoderma sp.等，其对病原菌的拮抗

机制包括分泌抗生素、竞争营养成分和生态位、增

强宿主养分吸收等[76-78]。这些发现不仅深化了对黄

连–微生物互作关系的理解，也为开发高效的微生

物菌肥、实现黄连的可持续栽培提供了理论指导。 

未来研究应重点关注以下几个方面，以进一步

推动黄连根际微生物研究的深入和应用：（1）利用

新兴技术手段解析根际微生物群落。高通量测序技

术、分子生物学和生物信息学等新兴技术的应用，

将有助于全面解析不同生长年限、健康状况的黄连

根际微生物群落结构及其功能差异。（2）筛选和利

用根际有益微生物。针对黄连根际中天然存在的促

生菌株和生防菌株，深入研究有益微生物与黄连根

系分泌物的互作机制，揭示微生物趋化行为的分子

基础。（3）探索微生物代谢产物与黄连次生代谢产

物的关联。从黄连根际有益微生物的发酵液中分离

新型天然产物，利用代谢组学技术分析其与黄连次

生代谢产物的关联性。这不仅有助于揭示微生物对

黄连药效成分合成的潜在影响，还可能为新药开发

提供重要的天然产物资源。（4）开发绿色生物肥料

和生态保护技术。通过综合利用现有的研究方法和

技术手段，充分挖掘和利用天然的微生物资源，以

减少化学肥料和农药的使用，降低环境污染，促进

药用植物栽培的可持续发展。例如，探索微生物菌

剂与其他农业投入品“（如有机肥、生物炭）的协同

作用，构建绿色种植技术体系。（5）推动研究成果

的田间应用。目前，大量关于黄连根际微生物组的

研究成果尚未在实际种植中得到广泛应用，未来研

究应重点关注不同土壤类型和环境条件对微生物

菌剂功能表达的影响，优化菌剂的田间应用技术。 

总之，以上几个方面的研究为解决药用植物栽

培中的重大技术难题提供创新思路和技术支持。同

时，这一领域的研究也将为其他作物的微生物组学

研究提供借鉴，推动农业生态系统的绿色转型和可

持续发展。 
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