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柴胡根部细菌群落的生态位富集特征与柴胡皂苷积累的关联分析  
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摘  要：目的  发掘与柴胡皂苷含量显著关联的关键细菌类群。方法  分别采集北柴胡 Bupleurum chinense、三岛柴胡 B. 

falcatum和狭叶柴胡 B. scorzonerifolium的根际和根表土壤样本及根系样本，提取总 DNA后进行宏基因组分析，采用 UPLC-

MS测定 3种柴胡根部柴胡皂苷 A（saikosaponin A，SSA）、柴胡皂苷 B2（saikosaponin B2，SSB2）、柴胡皂苷 B4（saikosaponin 

B4，SSB4）、柴胡皂苷 C（saikosaponin C，SSC）、柴胡皂苷 D（saikosaponin D，SSD）、柴胡皂苷 E（saikosaponin E，SSE）

和柴胡皂苷 F（saikosaponin F，SSF）的含量，利用 Pearson识别柴胡药效成分与优势菌种之间的显著关系。结果  柴胡皂苷

D在 7种柴胡皂苷中含量最高，其平均含量在北柴胡、三岛柴胡和狭叶柴胡中分别为 217.5、116.75、139.7 μg/g。柴胡皂苷

E和 SSF在三岛柴胡中含量最低。宏基因组测序共鉴定出 5 440 个细菌 OTUs。北柴胡的根表、根际和内生部位特有 OTUs

数量依次为 127、126和 110；三岛柴胡分别为 91、74和 69；狭叶柴胡为 43、137和 126。固氮菌属 Azotobacter chroococcum

在北柴胡和狭叶柴胡的根际为优势菌，链孢菌属 Streptomyces为三岛柴胡根际核心类群。克雷伯氏菌属 Klebsiella sp.与假单

胞菌属 Pseudomonas 分别在北柴胡和三岛柴胡的根表及内生部位显著富集。相关性网络鉴定出克雷伯氏菌、纤维单胞菌

Cellulomonas sp.和圆褐固氮菌与 SSA、SSB2、SSB4和 SSD的含量呈极显著正相关。结论  阐明柴胡基因型可能通过生态位

构建塑造特异性细菌群落，进而促进柴胡皂苷积累。 

关键词：柴胡属；柴胡皂苷；根部细菌群落；宏基因组测序；植物-微生物互作；柴胡皂苷 A；柴胡皂苷 B2；柴胡皂苷 B4；

柴胡皂苷 C；柴胡皂苷 D；柴胡皂苷 E；柴胡皂苷 F 

中图分类号：R282      文献标志码：A      文章编号：0253 - 2670(2026)08 - 3142 - 12 

DOI: 10.7501/j.issn.0253-2670.2026.08.025 

Correlation analysis of niche enrichment characteristics of root bacterial 

communities in Bupleuri genus and saikosaponins accumulation 

WEI Zhen1, MO Chuanxin1, WANG Tianbin2, SHI Qiannan1, YAN Mingyue1, YU Ma1, ZHAO Jun1, XIN Chao1, 

CHEN Wenshuai3, CHEN Hua1 

1. School of Life Science and Agriculture & Forestry, Southwest University of Science and Technology, Mianyang 621010, China 

2. Bureau of Natural Resources and Forestry & Grassland, Banba County, Banbat 855500, China 

3. Institute of Plateau Biology of Xizang Autonomous Region, Lasa 850000, China 

Abstract: Objective  To identify key bacterial taxa associated with saikosaponins content. Methods Rhizosphere soil, root surface 

soil, and root samples of Bupleurum chinense, B. falcatum, and B. scorzonerifolium were collected. Total DNA was extracted for 

metagenomic analysis, and UPLC-MS was used to determine the contents of saikosaponin A (SSA), saikosaponin B2 (SSB2), 

saikosaponin B4 (SSB4), saikosaponin C (SSC), saikosaponin D (SSD), saikosaponin E (SSE), and saikosaponin F (SSF) in the roots. 

Pearson correlation analysis was then employed to identify significant relationships between these medicinal components and the 

dominant bacterial species. Results SSD exhibited the highest content among the seven saikosaponins analyzed, with average 

concentrations of 217.5 μg/g in B. chinense, 116.75 μg/g in B. falcatum, and 139.7 μg/g in B. scorzonerifolium. B. falcatum had the 
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lowest content of SSE and SSF. Metagenomic sequencing identified a total of 5 440 bacterial OTUs. The numbers of unique OTUs in 

the root surface, rhizosphere, and endophytic compartments were 127, 126, and 110 for B. chinense; 91, 74, and 69 for B. falcatum; 

and 43, 137, and 126 for B. scorzonerifolium, respectively. Azotobacter chroococcum was dominant in the rhizosphere of B. chinense 

and B. scorzonerifolium, whereas Streptomyces was the core taxon in the rhizosphere of B. falcatum. Klebsiella sp. and Pseudomonas 

were significantly enriched in the root surface and endophytic niches of B. chinense and B. falcatum, respectively. The Klebsiella sp., 

Cellulomonas sp., and Azotobacter chroococcum were also a highly significant positive correlated with the contents of SSA, SSB2, 

SSB4, and SSD, among the correlation network analysis. Conclusion This study revealed that Bupleurum genotype might drive 

saikosaponins accumulation by niche construction of specific microbial communities.  

Key words: Bupleuri genus; saikosaponins; root bacterial community; metagenomic sequencing; plant-microbe interaction; 

saikosaponin A; saikosaponin B2; saikosaponin B4; saikosaponin C; saikosaponin D; saikosaponin E; saikosaponin F 

柴胡Bupleuri Radix是中医药理论中疏肝解郁、

和解表里的关键药材，广泛应用于感冒发热、肝郁

气滞等症的治疗，具有重要的临床价值。 中国药

典》2025年版规定其正品基原为北柴胡 Bupleurum 

chinense DC. 和 狭 叶 柴 胡 B. scorzonerifolium 

Willd.[1]。柴胡的主要药效物质为柴胡皂苷，不同柴

胡皂苷单体的组成与相对含量是衡量柴胡药材品

质的核心指标。北柴胡主要分布于我国东北、华北、

西北、华东和华中等地[2]。狭叶柴胡分布区包括黑

龙江、河北、山东、山西、江苏、安徽、广西、内

蒙古、甘肃和四川省区[3]。此外，原产于日本的三

岛柴胡 B. falcatum L.在韩国与日本作为正品药材使

用[4]。 

药材品质的形成不仅取决于遗传背景，更受到其

生长微环境，特别是根际微生态系统的影响。植物根

际是植物-微生物相互作用的枢纽，其中定殖的根际

微生物与内生菌共同构成了一个复杂的互作网络[5]。

微生物在促进植物养分吸收和增强抗逆性（如连作障

碍、重金属胁迫）方面发挥着重要的作用[5-7]。对于药

用植物而言，微生物组还能作为第二基因组，直接

或间接地调控宿主次生代谢产物的合成与积累[8]，

进而影响药材品质。例如，三七 Panax notoginseng 

(Burkill) F. H. Chen ex C. H. Chow通过根系分泌物

重塑根际微生物群落以缓解连作障碍下的自毒效

应[7]；丹参 Salvia miltiorrhiza Bunge与深色有隔内

生真菌（Dark Septate Endophytes，DSE）互作以增

强 对 镉 胁 迫 的 耐 受 性 [9] ； 内 生 假 单 胞 菌

Pseudomonas sp.能特异性激活丹参的萜类合成通

路，显著提升丹参酮Ⅰ含量[10]；而黄花蒿 Artemisia 

annua L.的内生真菌可调控青蒿素合成关键基因的

表达[11]。 

植物-微生物互作是一个跨越根际土壤、根表、

内生等多个微生态位的连续性动态过程[12]。不同生

态位的微生物群落并非孤立存在，而是通过复杂的

信号交流与功能互补构成一个协同调控网络[13]。因

此，系统解析不同微生态位的微生物群落结构、功

能及其互作关系，对于全面理解药材品质的形成

机制至关重要。对于柴胡这一大宗药材，其根际

和内生微生物群落的研究已取得初步进展。例如，

Liu等[14]发现连作、间作和轮作等不同种植方式，

显著改变柴胡根际微生物群落组成、结构和多样

性。刘丽等[15]利用 16 S测序技术，分析了多个产地

野生柴胡根际土壤细菌的多样性与群落结构，揭示

了地理因素对细菌群落动态的调控作用。柴胡根部

的内生真菌群落亦表现出高度多样性，并显示出潜

在的生物防治与植物促生功能，其组成明显受地理

分布和气候条件的影响[16-17]。现有研究多局限于单

一生态位或单一功能，缺乏对根际、根表、内生 3

大关键微生态位微生物群落的系统性比较与分析。

为填补这一空白，本研究选取北柴胡、狭叶柴胡及

三岛柴胡为研究对象，通过整合宏基因组学与柴胡

皂苷的关联分析，旨在系统解析 3种柴胡根部不同

微生态位的细菌群落组成与结构特征，动态追踪其

群落富集规律，深入挖掘与柴胡皂苷含量显著关联

的关键细菌类群。 

1  材料 

1.1  试验材料 

本研究以北柴胡品种 川北柴 1 号”、狭叶柴胡

品种 川红柴 1号”和三岛柴胡 3种柴胡属植物为研

究对象。所有试验材料均由课题组提供，其中， 川北

柴 1号”与 川红柴 1号”均于 2015年在四川省通

过品种审定。样品由四川大学张浩教授鉴定分别为北

柴胡 B. chinense DC.、狭叶柴胡 B. scorzonerifolium 

Willd.、三岛柴胡 B. falcatum L.。 

1.2  仪器与试剂 

Centrifuge 5418 R型冷冻离心机（德国艾本德
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股份有限公司），DYCP-32B 型琼脂糖水平电泳仪

（（北京六一生物科技有限公司），Gel Doc XR型凝胶

成像系统（（上海伯乐生命医学产品有限公司），API 

4000+型质谱仪（美国丹纳赫集团质谱技术公司），

Acquity UPLC色谱仪（美国沃世特公司）。 

对照品柴胡皂苷 A（（saikosaponin A，SSA）批

号 B20146，柴胡皂苷 B2（saikosaponin B2，SSB2）

批号 B20148），柴胡皂苷 B4（（saikosaponin B4，SSB4）

批号 B25833，柴胡皂苷 C（saikosaponin C，SSC）

批号 B20149，柴胡皂苷 D（saikosaponin D，SSD）

批号 B20150，柴胡皂苷 E（saikosaponin E，SSE）

批号 B24458和柴胡皂苷 F（saikosaponin F，SSF）

批号 B20151）（质量分数均＞98%）购自上海源叶

生物科技有限公司。 

2  方法 

2.1  田间试验及土样采集 

试验于 2019 年 9 月在西南科技大学龙山研究

基地（四川绵阳，31°54′N，104°41′E）进行种植。

本试验采用完全随机区组设计，3 种柴胡基因型各

设置 3个独立的小区重复，共计 9个小区。每个小

区面积为（4×4）m2，小区间距为 40 cm。每个小

区内种植 10行，行距 30 cm，株距 20 cm。田间管

理遵循柴胡标准栽培措施[18]。 

2020年 9月（（柴胡成熟期）进行样品采集。在

每个小区内，采用五点取样法选取 5个 1×1 m2的

样方，从每个样方中随机挑选 10 株生长状况一致

（（株高、茎粗无显著差异）的一年生健康植株。植株

被挖出后，按以下流程分离不同微生态位的微生物

样品。每个小区内的样品混合为一个样品。 

根际微生物（（rhizosphere microbiota，图 1）：轻

抖植株去除非粘附土壤，无菌刷收集根系紧密黏附

的土壤（（根际土），过 10目筛去除杂质。称取 0.5 g

过筛混匀的根际土于 2 mL离心管中。加 1.5 mL 0.1 

mol/L 三羟甲基氨基甲烷-乙二胺四乙酸缓冲液

（（Tris-EDTA buffer，TE），涡旋震荡（（其林贝尔-QL-

901），12 000 r/min 离心 10 min，弃上清，重复 3

次。加 1.5 mL 0.5% PVPP-NaCl溶液，涡旋震荡，

12 000 r/min离心 10 min，弃上清，重复 3次。用

1.5 mL PBS或无菌水清洗沉淀 1次，离心弃上清。

所得沉淀用于根际微生物 DNA提取[19]。 

根表微生物（（rhizoplane microbiota，图 1）：取

上述收集完根际土的根系，用无菌水快速漂洗 3次

以去除残留的根际土，并用无菌滤纸吸干表面水 

 

图 1  根际、根表及内生微生物样品采集与分离流程示意图 

Fig. 1  Schematic diagram of sampling and isolation 

process for rhizosphere, rhizoplane, and endophytic 

microorganisms 

分。准确称取 0.5 g鲜质量的根系，放入盛有 30 mL 

1×PBS 缓冲液（pH 7.4）的 50 mL 离心管中，于

180 r/min振荡 20 min，收集第 1次洗涤悬浮液。将

根系转移至新的离心管，加入 30 mL新鲜 1×PBS

缓冲液，在冰浴条件下进行 40 kHz超声处理 60 s，

收集第 2次洗涤悬浮液。合并 2次悬浮液，于 500 

r/min 离心 5 min 以去除大的土壤颗粒。收集上清

液，于 15 000 r/min离心 15 min，所得沉淀用于根

表微生物的 DNA提取[20]。 

内生菌（（endophytic microbiota，图 1）：取上述

处理后的根系，依次进行表面消毒：70%乙醇浸泡

30 s，2.5%次氯酸钠（（NaClO）溶液浸泡 10 min，最

后用无菌水漂洗 3次，并于−80 ℃超低温冰箱中保

存。在验证消毒效果时，取 200 μL最后 1次漂洗液

涂布于 LB固体平板（（28 ℃培养 7 d），同时将表面

消毒后的根系置于−80 ℃超低温冰箱暂存。确认平

板无菌后，取出根系组织在液氮中研磨成细粉，称

取 0.5 g粉末用于内生菌 DNA提取[21-22]。 

2.2  宏基因组 DNA 提取及测序 

使用 DNeasy PowerLyzer PowerSoil Kit（（Qiagen

公司，上海）试剂盒从根表土和根际土取 250 mg提

取总 DNA；使用 DNeasy PowerPlant Pro Kit

（（QIAGEN，德国）试剂盒进行内生菌 DNA提取。

使用超微量分光光度计（NanoDrop ND-1000 

spectrophotometer，赛默飞公司，美国）检测 DNA

浓度和纯度（（A260/A280介于 1.8～2.0），并通过 1%琼

脂糖凝胶电泳检测 DNA完整性。合格的 DNA样品

送至上海华大基因科技股份有限公司，在 Illumina 

根 

代谢提取物 

HPLC 

开花期 

根表 

根际 

内生 

DNA提取 

宏基因组测序 
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NovaSeq 6000平台上进行双末端（PE150）测序。 

2.3  生物信息学分析 

生物信息学分析在本实验室浪潮英信服务器

（（NF8480M5 Inspur，中国）中完成。原始下机数据

先使用 Trimmomatic软件[23]进行质控，去除适配序

列及低质量碱基。经过严格质控后，6 个低深度样

本被淘汰。利用 Bowtie2（（v2.2.4）[24]比对北柴胡参

考基因组（（https://ym-lab.vip.cpolar.cn），去除宿主污

染。物种组成分析采用 Kraken2[25]对测序 reads进行

物种注释，基于 97%的相似性对序列进行 OTU 划

分，并通过 Bracken[26]估计物种丰度。用 R（（Version 

4.4.0）语言[27]中的 UpSetR”[28]包可视化韦恩图，

 phyloseq”[29]、 ggplot2”[30]、 dplyr”[31]、 tibble”[32]

等包可视化物种相对丰度图。基于物种丰度数据，

用（ vegan”[33]包计算Alpha多样性的Chao1、Shannon

和 Simpson 指数，通过 Graphpad Pism9.5.0[34]软件

可视化 Alpha多样性。为揭示不同条件下细菌群落

结 构 的 变 化 ， 基 于 微 科 盟 生 科 云 平 台

（（https://www.bioincloud.tech/task-meta），通过主坐

标分析（principal coordinates analysis，PCoA）和

Bray-Curtis 相异度分析评估了样本间的 Beta 多样

性，利用 LEfSe分析鉴定了组间具有显著差异的生

物标志物。 

2.4  皂苷提取及 UPLC-MS 检测 

2.4.1  混合对照品溶液的制备  精密称取柴胡皂

苷 A、SSB2、SSB4、SSC、SSD、SSE和 SSF对照

品适量，分别置于 10 mL量瓶中，加甲醇溶解并定

容至刻度，配制成质量浓度为 200 μg/mL的对照品

溶液。精密量取各对照品母液适量，用甲醇稀释，

配置成混合对照品溶液。 

2.4.2  供试品溶液的制备   取与宏基因组测序

同批的柴胡根系，液氮冷冻后研磨成粉。精密称

取 500 mg 粉末于具塞锥形瓶中，精密加入 70%

甲醇水溶液 25 mL，密塞，称定质量。超声处理

（功率 250 W，频率 40 kHz）30 min，放冷，再

次称定质量，用 70%甲醇补足减失的质量，摇

匀。取适量提取液，在 12 000 r/min 下离心 10 

min，上清液经 0.22 μm 微孔滤膜过滤，取续滤

液作为供试品溶液，置于样品瓶中，待 UPLC-

MS 分析。 

2.4.3  色谱及质谱条件  色谱分离采用 ACQUITY 

UPLC BEH C18色谱柱（（100 mm×2.1 mm，1.7 μm），

质谱分离采用电喷雾负离子化（ESI−）检测，扫描

模式为选择反应检测模式（（SRM），所采用的参数依

据 Li等[35]报道。 

2.4.4  线性回归方程的绘制  采用标准曲线法定

量分析柴胡皂苷含量[36]。以各柴胡皂苷对照品的质

量浓度为横坐标（X），色谱峰面积为纵坐标（Y），

进行线性回归。结果表明，7 种柴胡皂苷在 1～40 

μg/mL线性关系良好，R2均大于 0.994，线性回归方

程见表 1。组间差异采用 GraphPad Prism 9.5.0[34]软

件进行方差分析。 

表 1  7 种柴胡皂苷标准曲线 

Tabel 1  Standard curves of seven kinds of saikosaponins 

柴胡皂苷 线性回归方程 R2 

SSA Y＝124 724 X＋124 138 0.996 6 

SSB2 Y＝77 461 X＋110 727 0.994 9 

SSB4 Y＝110 485 X＋72 558 0.998 0 

SSC Y＝67 283 X＋48 232 0.997 9 

SSD Y＝62 329 X＋89 276 0.994 0 

SSE Y＝102 049 X＋79 856 0.997 5 

SSF Y＝105 005 X＋102 160 0.997 8 

 

2.4.5  精密度试验  取同一份柴胡皂苷提取样品

溶液，依照既定色谱条件连续进样 6次，记录 7种

柴胡皂苷（SSA、SSB2、SSB4、SSC、SSD、SSE、

SSF）的峰面积，计算各成分的 RSD值，以此评价

仪器精密度。结果显示，7种柴胡皂苷峰面积的 RSD

为 0.88%～2.25%，均小于 3%。 

2.4.6  稳定性试验  取同一份柴胡皂苷提取样品

溶液，密封后置于室温条件下，分别于 0、2、4、

8、12、24 h进样测定，记录各时间点 7种柴胡皂苷

的含量，计算其 RSD值，考察样品溶液在 24 h内

的稳定性。7 种柴胡皂苷含量的 RSD 为 0.74%～

1.78%。 

2.4.7  重复性试验  取同一批柴胡皂苷样品，依照

方法平行制备 6份供试品溶液，分别进样测定，计

算 7 种柴胡皂苷质量分数的 RSD 值，评价方法的

重复性。7种柴胡皂苷质量分数的 RSD为 0.49%～

1.55%。 

2.4.8  加样回收率试验  取已知含量的同一批柴

胡皂苷样品 6 份，精密称定，分别按 1∶1 比例加

入各柴胡皂苷对照品，依照方法制备供试品溶液，

进样测定，计算各成分的平均加样回收率及 RSD

值，评价方法的准确度。7 种柴胡皂苷的平均回收

率为 83.45%～105.13%，RSD为 1.05%～2.32%。 
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3  结果与分析 

3.1  3 种柴胡根系中的柴胡皂苷含量分析 

北柴胡、三岛柴胡及狭叶柴胡根部的 7种主要柴

胡皂苷成分的方差分析结果表明，所测皂苷在 3种柴

胡基因型中存在显著差异（P＜0.05）。北柴胡根部的

SSA、SSB2、SSB4、SSC、SSD的平均含量均显著高

于三岛柴胡和狭叶柴胡（P＜0.05）。在北柴胡中，SSD

的质量分数为 217.50 μg/g，分别约为三岛柴胡和狭叶

柴胡的 1.86 和 1.56 倍。三岛柴胡在 SSA、SSB2和

SSD上的含量均为三者中最低，但 SSC的含量（19.15 

μg/g）显著高于（P＜0.05）狭叶柴胡（5.80 μg/g）。狭

叶柴胡的 SSF含量为 36.65 μg/g，显著高于其他 2种

基因型。柴胡皂苷 SSE在所有基因型中含量均较低，

且北柴胡与狭叶柴胡间无显著差异（图 2）。 

 

不同的小写字母表示经单因素方差分析（ANOVA），组间在 P＜0.05水平上存在显著差异，具有相同字母的组间差异不显著。 

Different lowercase letters indicate significant differences among groups at P < 0.05 level according to one-way ANOVA, while no significant difference 

is observed between groups sharing the same letter. 

图 2  3 种基因型柴胡根系含量方差分析 

Fig. 2  Analysis of variance of contents in three Bupleurum genotypes 

3.2  根部细菌群落组成特征 

经质控处理后共获得 5 263 939 206条高质量序

列。基于 97%相似性阈值，用Kraken2对高质量序列

进行注释共鉴定出 5 440 个细菌 OTUs。韦恩分析表

明（图 3），3种柴胡的根部菌群共享 1个由 1 531个

OTUs 组成的核心细菌群。同时，根际、内生和根表

微生态位分别拥有 510、232和 184个独有OTUs。 

在 3个基因型内部，北柴胡有 137个OTUs，根表、

根际和内生分别独有 127、126和110个OTUs；三岛柴

胡有 95个OTUs，根表、根际和内生分别独有 91、74

和 69个OTUs；狭叶柴胡有 48个OTUs，根表、根际

和内生分别独有43、137和126个OTUs（图3）。 

 

CBC-北柴胡；SD-三岛柴胡；XY-狭叶柴胡；GG-根际；GB-根表；NS-内生，下图同。 

CBC-Bupleurum chinense; SD-Bupleurum falcatum; XY-Bupleurum scorzonerifolium; GG-rhizosphere; GB-root surface; NS-endophytic, same as below. 

图 3  北柴胡、三岛柴胡和狭叶柴胡在根际、根表和内生 3 个微生态位的差异 OTU 韦恩图 

Fig. 3  Venn diagram of distinct OTUs in rhizosphere, rhizoplane, and endosphere three microecological niches among B. 

chinense, B. falcatum and B. scorzonerifolium  
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同一生态位点的不同基因型中，根表不同基因

型柴胡的群落独特性最为突出。北柴胡根表拥有

127 个独有 OTUs，其数量远超三岛柴胡和狭叶柴

胡，分别为 91个和 43个 OTUs。在根际基因型间

的差异同样明显。北柴胡根际土壤中的独有 OTUs

数量相对较少，其数量为 126个，三岛柴胡和狭叶

柴胡则拥有更多特有菌群，分别为 74 个和 137 个

OTUs。柴胡内生与根表相反，三岛柴胡和狭叶柴胡

的内生独有 OTUs数量显著高于北柴胡，其数量分

别为 69个和 126个 OTUs（图 3）。 

在属水平上，3 种柴胡根系细菌群落结构呈现

明显的物种特异性及部位特异性。北柴胡中各部位

均以固氮菌属 Azotobacter 和克雷伯氏菌属

Klebsiella 为优势类群，其中根际以固氮菌属为主

导，占 31.10%，根表以克雷伯氏菌属为主，占

51.01%，内生环境中克雷伯氏菌占 40.10%，固氮菌

属占 17.95%（图 4-A）。三岛柴胡的根表与内生环

境中假单胞菌属 Pseudomonas均占据核心地位，占

比分别为 34.52%和 30.94%，肠杆菌属 Enterobacter

和分枝杆菌属 Mycobacterium 在内生部位占比为

8.11%和 7.58%，三岛柴胡的根际细菌主要归属于链

孢菌属 Catellatospora 和假单胞菌属，两者分别占

总体比例的 26.21%和 5.07%（（图 4-B）。狭叶柴胡的

根 表 与 内 生 环 境 中 富 集 慢 生 根 瘤 菌 属

Bradyrhizobium和根瘤菌属 Rhizobium，占比分别为

11.32%和 9.05%，两者在内生环境中合计占比超过

20%，狭叶柴胡的根际细菌主要归属固氮菌属、克

雷伯氏菌属和链霉菌属 Streptomyces，占比分别为

16.27%、9.53%和 9.31%（（图 4-C）。链霉菌属在 3种

柴胡的所有微生境中均稳定存在，显示出其广泛的

生态适应性。 

3 种基因型在同一生态位点的优势属的组成

存在区别，在根际环境中，北柴胡以固氮菌属为

优势菌属（图 4-A）；三岛柴胡根际则由链孢菌属

占据最高丰度，占 26.21%（图 4-B）；狭叶柴胡中

固氮菌属、克雷伯氏菌属和链霉菌属共同构成优

势类群（图 4-C）。在根表环境中，北柴胡以克雷

伯氏菌属为主，占 51.01%（图 4-A）；三岛柴胡以

假单胞菌属为主，占 30.94%（图 4-B）；狭叶柴胡

以慢生根瘤菌属和根瘤菌属为优势菌群（图 4-C）。

内生环境中，北柴胡以克雷伯氏菌为主，占

40.10%（图 4-A）；三岛柴胡内生优势菌属与根表

相同（图 4-B），狭叶柴胡内生优势菌属与根表相

同（图 4-C）。 

 

图 4  北柴胡 (A)、三岛柴胡 (B) 和狭叶柴胡 (C) 根部不同取样部位细菌群落属水平分类学组成和分布 

Fig. 4  Taxonomic composition and distribution of bacterial communities at genus level in different sampling compartments 

of roots from B. chinense (A), B. falcatum (B) and B. scorzonerifolium (C) 

LEfSe分析进一步揭示不同基因型的柴胡的特

征微生物类群（（LDA＞3）（图 5）。北柴胡组共鉴定

到 25个特征类群，三岛柴胡组有 17个，狭叶柴胡

组则有 20个。在北柴胡中，根际微生物以厚壁菌门

（（Firmicutes）和变形菌门（（Proteobacteria）为主，其

它微生物中放线菌门占优势，包括微球菌目

（（Micrococcales）、珀瑞芽孢杆菌属 Peribacillus和立

克次氏体属 Rickettsia等类群；根表仅富集明串珠菌

属 Leuconostoc；其内生菌群除假肠膜明串珠菌

Corallococcus属于厚壁菌门外，其余均属于变形菌

门（（图 5）。三岛柴胡的根表富集了多个放线菌门和

变形菌门类群，如丙酸杆菌目（（Propionibacteriales）

和亚硝化球菌属 Nitrosococcus；根际与内生菌群则

均以变形菌门为主导（（图 5）。狭叶柴胡根际富集了
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蓝藻门（Cyanobacteria）和变形菌门中多个具固氮

潜力的类群；根表与内生部分仅分别富集了变形菌

门中的短波单胞菌属 Brevundimonas 和放线菌门中

的分枝杆菌目（Mycobacteriales）（图 5）。 

3.3  不同柴胡基因型样品的根部细菌群落多样性

分析 

Alpha多样性分析表明，微生物群落的丰富度

和均匀度同时受到柴胡基因型和微生态位的显著

影响。在根表和内生环境中，狭叶柴胡的 Shannon

多样性指数显著高于三岛柴胡和北柴胡（P＜

0.05），群落丰富度 Chao1 指数表现出类似的基因

型特异性分布模式（图 6）。Beta 多样性分析揭示

了柴胡微生物群落结构的显著差异，NMDS 与

PCoA 结果高度一致（图 7-A、B）。PCoA 结果显

示，PC1 解释了 33.93%的方差，主要反映了微生

态位效应：3种柴胡的根表与内生菌群紧密聚集，

明显区别于各自的根际菌群，形成独立的聚类簇。

PC2 解释了 26.16%的方差，反映了不同柴胡基因

型间的群落差异，表明宿主基因型也对群落组成有

显著影响（图 7-B）。 

3.4  根部差异细菌与柴胡皂苷相关分析 

为揭示柴胡皂苷与 3种基因型柴胡根部细菌微

生物之间的潜在关系，本研究构建了差异显著的细

菌OTUs与 7种柴胡皂苷含量的相关性网络（（图 8）。

结果显示，不同皂苷成分与微生物类群间呈现显著

的簇状关联模式：Pseudomonas、Achromobacter 

 

图 5  北柴胡、三岛柴胡和狭叶柴胡在根际、根表和内生细菌的 LDA scores 

Fig. 5  LDA scores of rhizosphere, rhizoplane, and endosphytic bacteria in B. chinense, B. falcatum and B. scorzonerifolium 
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*P＜0.05  **P＜0.01; ns: 不显著。 

*P < 0.05  **P < 0.01; ns: non-significant. 

图 6  3 种基因型柴胡根表 (A)、根际 (B) 和内生 (C) 微生物群落 Shannon 指数 

Fig. 6  Shannon index of microbial communities in rhizoplane (A), rhizosphere (B), and endosphere (C) of three genotypes of 

Bupleurum 

 

图 7  北柴胡、三岛柴胡和狭叶柴胡根际、根表和内生细菌群落 β-多样性的 NMDS (A) 和 PCoA (B) 可视化分析 

Fig. 7  NMDS (A) and PCoA (B) visualization of β -diversity in bacterial communities from rhizosphere, rhizoplane, and 

endophytic compartments of B. chinense, B. falcatum and B. scorzonerifolium  

和 Bosea等革兰阴性菌与 SSA、SSB₂、SSB₄和 SSD显

著负相关（P＜0.01，r＜−0.85）。Klebsiella sp.（P＜

0.01，r＝0.87～0.92）、Cellulomonas sp.（P＜0.01，

r＝0.89）和 Azotobacter chroococcum（（P＜0.01，r＝

0.88）等菌群与 SSA、SSB2、SSB₄和 SSD显著正相

关。其中菌株 Streptomonospora nanhaiensis、Brucella 

pseudogrignonensis 、 Streptomyces sp. 2114.2 、

Paenibacillus xylanexedens、Shinella oryzae、Pantoea 

dispersa和Bordetella sp. 8仅与SSA显著负相关（P ＜

0.01，r＜−0.85）。SSC表现出独立的相关性特征：

Paraburkholderia phymatum 、 Brevundimonas sp. 

SGAir0440、Acidovorax sp. 5MLIR、Mycobacterium 

sp. Aquia 213和 Rhodococcus sp. W8901与 SSC显

著负相关（（P＜0.05，r＜−0.85）。柴胡皂苷 E和 SSF

呈现一致的的相关性和显著性，与 Pseudomonas 

azerbaijanoriens 、 Advenella kashmirensis 、

Pseudomonas umsongensis、Pseudomonas sp. PP3、

Pseudomonas sp. S34、Pseudomonas sp. WJP1、

Ochrobactrum sp. LM19 、 Brucella sp. 2280 、

Sphingobacterium sp. E70、 Sphingobacterium sp. 

UDSM-2020 和 Acinetobacter lactucae 显著负相关

（（P＜0.01，r＜−0.95），与 Herbiconiux sp. SALV-R1、

Paraburkholderia terricola、Planococcus rifietoensis、

Streptomyces spp.、Bradyrhizobium sp. CCBAU 53338

和Mesorhizobium sp. M1E.F.Ca.ET.045.02.1.1显著正

相关（P＜0.01，r＞0.85）。 
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图 8  3 种柴胡基因型根部细菌微生物 (种) 与柴胡皂苷相关性分析 

Fig. 8  Correlation analysis between root bacterial microorganisms (species) and saikosaponins in three Bupleurum 

genotypes

次生代谢产物生物合成途径中的关键酶与转录因

子，促进柴胡皂苷积累[37-41]。植物根际促生细菌

（（plant growth-promoting rhizobacteria，PGPR）能够

产生植物生长素等激素，提高根系生物量[42]。 

本研究发现不同基因型柴胡的根部细菌在属

水平的核心标志群上，不同生态位呈现显著区别，

这一现象在其他植物系统中得到了验证。在拟南芥

中，尽管不同土壤会导致同一基因型的根际微生物

群落有所差异，但其根内菌群最终会收敛形成与基

因型相关的核心结构；而在同一土壤中，不同近等

基因系的拟南芥单株招募特有的内生菌群落[43]。对

玉米的大规模田间研究也表明，在相同田块中，不

同基因型能够形成具有显著差异的根际微生物群

落[44]。这种差异可能与不同生态位的筛选压力有

关：根际微生物可能受到土壤性质和根系沉积物的

影响[45]；根表和内生菌群可能受到柴胡根系更严格

的免疫和代谢选择[46]。 

固氮菌属在北柴胡和狭叶柴胡的根际均为优

势菌；甘蔗的根系中也稳定富集固氮菌属和克雷伯

氏菌属等固氮菌[47]。这可能与固氮菌能为宿主提供

氮源的功能密切相关[48]。三岛柴胡根际由链孢菌属

主导，可能依赖于放线菌来源的抗生素或其他次级

代谢产物来保护根系健康[49]，这种依赖特定菌群进

行生物防治的模式，与抗细菌性枯萎病的番茄基因

型特异富集生防菌 Bacillus 属，从而构建抗病根际

微生物组的机制相似[50]。北柴胡的根表和内生 2个

部位富集克雷伯氏菌属，显示出对单一、高效促生

菌的依赖[51]，这种模式与水稻类似：内生于水稻的

Klebsiella菌株能够通过生物固氮、分泌生长素并抑

制病原菌[52]。三岛柴胡的根表和内生部位富集假单

胞菌属，该类群以其根定殖能力、抗生素产生及诱

导系统抗性而闻名[53]。在小麦中，假单胞菌能够在

小麦根内定殖，通过产生抗菌物质和诱导系统抗

性，为小麦根系提供生物防护[54]。值得注意的是，

狭叶柴胡的根表和内生部位显著富集慢生根瘤菌

属和根瘤菌属，这 2个属是经典的根瘤共生固氮菌。

尽管柴胡是非豆科植物，但这一发现说明狭叶柴胡

可能与这些根瘤菌存在着一种新型的互利共生关

系，它们可能作为内生固氮菌为宿主提供氮素[55]。

这一结果为揭示非豆科植物与根瘤菌之间潜在的
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固氮互作机制提供了新的证据[56]。 

相关性网络鉴定出克雷伯氏菌 Klebsiella sp.、

纤维单胞菌 Cellulomonas sp.和圆褐固氮菌

Azotobacter chroococcum与 SSA、SSB2、SSB4及 SSD

皂苷呈极显著正相关，可能推动了柴胡中柴胡皂苷的

积累。克雷伯氏菌在桑树中能使糖类、氨基酸和有机

酸等的含量显著上升，促进桑树根系初级代谢活动，

为桑树生长提供更丰富的物质和能量基础[57]，该菌株

在水稻中可分泌纤维素酶降解纤维素并调控自身固

氮基因固氮，实现自我供能促进水稻根系生长[58]。纤

维单胞菌可通过降解有机物改善玉米的土壤微环

境，促进玉米根系生长和养分吸收[59]。圆褐固氮菌

的接种能显著提高小麦、棉花和蔬菜等多种作物的

产量，产生生长素、赤霉素、细胞分裂素等植物激

素，直接刺激作物根系的发育和细胞的伸长与分

裂，从而促进生长[60]。 

综上所述，宿主基因型不仅影响柴胡皂苷含

量，更通过招募根际、根表与内生不同生态位的特

异性细菌群落，间接调控柴胡皂苷的积累模式。本

研究鉴定出 Klebsiella sp.、Cellulomonas sp.和

Azotobacter chroococcum 关键菌株与柴胡皂苷含量

显著相关。后续研究需通过植物-微生物共培养试

验，直接验证这些核心菌株对柴胡皂苷合成的具体

功能与分子机制。 
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