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药用植物丹参相关微生物研究进展  

李  珊 1，高玉娟 1，李绕静 1，陈  娟 1, 2* 

1. 山东第二医科大学药学院，山东 潍坊  261053 

2. 中国医学科学院北京协和医学院 药用植物研究所，道地药材品质保障与资源持续利用全国重点实验室，北京  100193 

摘  要：植物相关微生物作为植物整体的重要组成部位影响植物的健康和存活，因而备受关注。丹参 Salvia miltiorrhiza 的生长

发育、活性成分积累及病害防控过程与根部微生物互作密切相关。已有研究表明，根际及内生微生物可通过调节植物激素水平、

信号通路及关键代谢酶活性，促进酚酸类和丹参酮类次生代谢产物的合成，并增强植株抗逆性与药材品质；丛枝菌根真菌、促

生细菌及拮抗真菌在缓解连作障碍、抑制土传病原菌及维持根际生态平衡方面发挥重要作用。在系统梳理相关研究的基础上，

重点从丹参根部微生物的组成类型、功能作用及丹参与微生物相互作用机制等进行综述，并讨论其在丹参种植中的应用潜力。

最后，对当前研究中存在的问题及未来发展方向进行展望，为丹参种植的微生态调控及丹参功能微生物的开发与利用提供参考。 
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Abstract: Plant-associated microorganisms, as important components of the plant holobiont, affect the health and survival of plants 

and thus have attracted much attention. The growth and development of medicinal plant Salvia miltiorrhiza, the accumulation of active 

ingredients, and the process of disease control are closely related to the interaction with root microorganisms. Previous studies have 

shown that rhizosphere and endophytic microorganisms can promote the synthesis of phenolic acids and tanshinones, secondary 

metabolites, by regulating plant hormone levels, signal pathways, and the activity of key metabolic enzymes, and enhance the plant 

stress resistance and medicinal material quality. Arbuscular mycorrhizal fungi, plant growth-promoting bacteria, and antagonistic fungi 

play significant roles in alleviating continuous cropping obstacles, inhibiting soil-borne pathogens, and maintaining rhizosphere 

ecological balance. Based on a systematic review of relevant research literature, this article focuses on summarizing the composition 

types, functional roles, and interaction mechanisms between S. miltiorrhiza and root microorganisms, and discusses their application 

potential of these microbes in S. miltiorrhiza cultivation. Finally, this paper discusses the existing problems in the current research and 

the future development directions, aiming to provide references for the microecological regulation of S. miltiorrhiza cultivation and 

the development and utilization of functional microorganisms of S. miltiorrhiza. 

Key words: Salvia miltiorrhiza Bge.; root-associated microorganisms; plant-microbe interaction; secondary metabolism; medicinal 

material quality 

丹参 Salvia miltiorrhiza Bge.为唇形科鼠尾草属

植物，自然分布区主要集中在华北、华东、华西，
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以四川、河南、山东、安徽、陕西等地为主要产区[1]。

其根部入药，因色泽赤红而得名（“丹参”，在（《神农
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本草经》中被列为上品药材，具有活血化瘀、调经

止痛、清心除烦等功效，作为传统中药材在我国已

有数千年的使用历史[2-3]。丹参的主要化学成分包括

脂溶性成分（（如丹参酮类化合物，包括丹参酮 I、丹

参酮 IIA、隐丹参酮等）和水溶性成分（如酚酸类化

合物，包括丹酚酸 A、丹酚酸 B、迷迭香酸等）[4]。

此外，还含有挥发油和多糖等活性成分。现代药理

研究表明丹参具有抗氧化、抗炎、心肌保护、抗肿

瘤及改善微循环等作用，作为一种传统中药，丹参

被广泛用于心血管疾病、脑血管疾病等领域[5-6]。《中

国药典》2025 年版收载了以丹参为主要原料的多种

制剂，其代表性制剂包括丹参注射液、复方丹参滴

丸、丹参片、丹参颗粒等。 

丹参为异花授粉植物，生态适应性强，但在长

期栽培过程中，品种选育和种源管理体系尚不完

善，在一定程度上导致地方品种退化、道地性弱化，

资源同质化趋势明显，品质差异显著[7-9]。化学成分

及分子标记均表明，丹参居群内遗传多样性十分丰

富，但居群间分化不充分。郭宝林等[10]利用随机扩

增多态性 DNA 技术分析发现，不同地区间丹参居

群的遗传分化不均衡，且 80%以上的遗传差异存在

于居群内部；Zhou 等[11]通过 IIB 型限制性内切酶简

化基因组测序技术分析也证实了各产地丹参遗传

分化程度较低。这种居群内高变异、居群间低分化

的格局，加之长期栽培导致的基因漂变，加剧了地

方品种的退化与资源同质化，亦在一定程度上削弱

了遗传因素对丹参品质差异的单独解释力。 

在此背景下，近年来围绕丹参的研究不断深

入，其重点从早期的资源调查和品质评价逐步延伸

到化学、分子生物学及生态调控等更精细的层面。

从总体趋势看，丹参研究主要集中在 3 个方向：（1）

对主要活性成分及其生物合成途径的解析，相关酶

基因的功能逐步得到确认[2,12]；（2）药理作用及机制

研究的持续推进，在心脑血管、抗炎与抗肿瘤等方

面形成了较为丰富的证据[13-14]；（3）围绕产地、生

态因子和栽培方式对药材质量影响的系统探讨，但

根据以往的研究发现，单纯从种质或环境角度解释

质量差异存在局限性，近年来大量研究开始关注根

部微生物在丹参生长与代谢调控中的作用[15-17]。本

文围绕丹参相关微生物进行研究，系统梳理其组成

特征及功能作用，重点总结根部微生物在丹参营养

吸收、生长调控、抗逆防御及次生代谢积累中的作

用，并进一步从根系分泌物介导的微生物招募、植

物-微生物信号互作及代谢调控等方面，概述丹参与

微生物相互作用的主要机制。 

1  丹参的栽培现状及存在的主要问题 

1.1  种质混乱与品种不一 

种质混乱与品种不一是当前丹参栽培体系中

普遍存在的基础性问题，对药材质量稳定性、临床

疗效一致性及产业规范化发展产生重要影响。该问

题在生产实践中主要表现为种源混杂、品种命名不

规范及种质资源管理体系不健全，不同丹参在形态

特征、有效成分含量及药效表现等方面存在显著差

异[18-19]。从表型与化学特征来看，不同丹参在根系

形态、颜色、粗细及分枝状况等方面差异明显，其脂

溶性和水溶性活性成分的组成及含量亦存在较大波

动，直接影响药材质量评价与临床应用效果[20-21]。由

于缺乏统一的品种标准和稳定的繁育体系，这种差

异在不同产区乃至同一产区内均普遍存在[22]。 

而种质混乱与品种不一不仅影响丹参的表型

性状和化学成分积累，还通过宿主遗传背景差异进

一步作用于其根际与内生微生物群落的组装与稳

定性[23-24]。不同丹参材料在根系结构、根系分泌物

组成及防御响应等方面存在固有的遗传差异，这些

因素共同构成了微生物的（“选择环境”，如特定的基

因型倾向于招募某些有益菌（如芽孢杆菌属

Bacillus），而排斥病原菌；且随着后代数量增加，

由基因型控制并垂直传播的微生物群落逐渐稳定，

最终导致基因型对群落组成产生显著影响 [25]。因

此，明确丹参宿主的种质与品种背景，是系统解析

其微生物互作机制并开展精准调控的重要前提。 

1.2  连作障碍 

连作障碍是指在单一土壤中持续种植单一作物

时，作物环境恶化和生长发育异常，如土传病害加

剧，植物生理活性和生长势显著下降，更容易受到

病害的影响，发育受到抑制，导致药用植物产量下

降[26-27]。有研究报道，丹参连作 2 年后，其地下部

生物量及主要活性成分含量均显著下降，其中地下

部鲜、干质量下降幅度超过 50%，脂溶性丹参酮类

成分普遍呈中等幅度降低，而水溶性酚酸类成分下

降幅度较大，显示出连作对丹参产量和内在质量具

有显著负面影响[28]；孟缘等[29]研究表明连作对丹参

光合作用的影响是连作丹参药效降低的原因之一，

连作引发的丹参形态不佳及生理状态受损在影响其

光合产物积累的同时，还减缓了光合产物的运输效

率，从而降低光合产物在根部的分配比例，造成连
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作丹参质量受损、产量下降。导致连作障碍的原因

主要有微生物群落结构紊乱，有害微生物增加，有

益微生物数量显著降低[30]；根系分泌的自毒物质累

积，抑制了有益真菌的生长[31]；土壤理化性质恶化，

养分逐渐耗竭[32]。连作还诱发根腐病、枯萎病等土

传病害的高发，与根际微生物群落失调密切相关。 

1.3  病虫害严重 

随着种植密度和连作年限的增加，丹参病虫害

问题日益严重，成为制约其产业发展的关键因素[9]。

目前常见病害包括根腐病、根结线虫病、枯萎病、白

绢病及叶斑病等，其中以根腐病和枯萎病对丹参的

威胁最为严重，虫害则以银纹夜蛾、蚜虫等为主[33]。

土壤环境恶化、种植制度不合理及连作障碍共同加

重了病虫害的发生程度。在各类病害中，根腐病是

丹参典型的土传病害之一，主要由腐皮镰刀菌

Fusarium solani 和尖孢镰刀菌 F. oxysporum 引起，

多发生于湿度大、排水不良的地块[34]。病根木质部

腐烂发黑，植株易拔起，常与枯萎病并发[35]。调查

显示其平均发病率达 28.8%，对产量和质量威胁显

著[36]。根结线虫病由根结线虫侵染引起，线虫以二

龄幼虫侵入根系，在根部形成瘤状结节并诱导新根

反复染病[37]。其危害导致根系畸形、叶片黄化萎蔫，

严重时整株死亡，可造成 10%～20%，甚至超过 30%

的减产[38-39]。线虫侵染还会破坏根际微生物平衡，

增强病原菌入侵风险，使病害呈现（“线虫-植物-微生

物”叠加效应。此外，白绢病和叶斑病也在部分产

区频发，尽管危害程度相对较低，但仍需关注。 

针对丹参病害种类及其病原组成的研究已形

成较为一致的认识，基于病原分离培养并结合分子

生物学鉴定的研究结果表明，丹参土传病害以真菌

性病原为主，相关病原菌主要隶属于镰刀菌属

Fusarium 、丝核菌属 Rhizoctonia 和核盘菌属

Sclerotium 等[40]。其中，镰刀菌属在丹参根腐病和

枯萎病中检出频率较高，被普遍认为是连作条件下

引发丹参根部病害的主要致病类群，已报道的病原

包括腐皮镰刀菌、尖孢镰刀菌、层出镰刀菌 F. 

proliferatum 和木贼镰刀菌 F. equiseti 等，不同产区

间优势病原组成存在一定差异[41-42]。丹参病虫害具

有种类多、传播途径复杂、连作加重等特点，其发

生常伴随根际生态失衡并呈复合化趋势，对植株生

长与品质造成持续而深远的影响。 

1.4  重金属污染 

重金属通常是指一类密度＞4.5 kg/dm3 的金属

或合金物质，中药中存在的重金属一般包括铅（Pb）、

铜（Cu）、镉（Cd）和汞（Hg）等[43]。土壤重金属污

染因其破坏土壤生态功能、降低农产品质量而备受

关注，其中镉（Cd）尤为突出。丹参作为深根植物，

其根系易从土壤中富集 Pb、Cu、Cd 和 As 等元素[44]。

王巧等[45]对不同产区的 31 批 467 份丹参进行测定，

发现共有 19 份药材中 Pb、As 或 Cu 的重金属含量

不合格，其中 As 超出的限量最高。周斌等[46]研究表

明铜仁部分地区 3 年生丹参存在 Cd 元素超标的情

况，而 1～2 年生的丹参均无重金属污染，其推测随

着丹参生长年限的增加，导致金属元素的积累，同时

暗示了该区域可能存在 Cd 元素污染。 

重金属可通过直接胁迫作用显著改变其根际

微生物群落结构与生态功能，有研究表明，在重金

属污染下，药用植物根际微生物多样性和群落稳定

性显著下降，对重金属敏感的有益微生物类群丰度

降低，而耐受性微生物相对富集，进而导致微生物

生态系统功能失衡[47]。如 Cu 胁迫对丹参根际微生

物群落结构和多样性产生显著影响，在不同 Cu 处

理水平下，丹参根际微生物群落的 α 多样性指标（（包

括 Shannon 指数和 Chao1 指数）均发生显著变化，

整体呈下降趋势，表明 Cu 胁迫降低了根际微生物

的物种丰富度与群落复杂性，并且也改变了丹参根

际细菌和真菌群落的组成，不同结构差异明显，说明

Cu 浓度变化能够驱动根际微生物群落发生重构[48]。

重金属污染对丹参的影响并非单一的生理毒害过

程，而是一个涉及宿主-微生物互作的复杂生态链。

因此，针对丹参栽培中出现的复杂问题，仅从农艺

措施或环境因子进行解释已不再充分，将微生物维

度纳入考量已成为理解其发生机制的关键，也是近

年来相关研究的重要趋势。 

2  丹参根部微生物 

2.1  根系微生物的组成 

植物根部微生物组是指定植于根际土壤、根表

及根内组织的一系列微生物群落，是植物与土壤环

境之间非常活跃的界面[49-50]。根际区域因富含根系

分泌物、代谢产物和微环境梯度，成为微生物数量

最集中、功能最丰富的土壤生态位，其微生物丰度

通常高于非根际土壤[51]。根表层处于根际与植物组

织之间，其微生物群落受植物选择性定植影响；而

内生菌则需通过植物免疫筛选，才能在根组织内部

建立稳定共生关系[52]。 

丹参系相关微生物群落结构复杂，在不同发育
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阶段及不同产地之间呈现显著差异[53-55]。丹参其生

长发育过程可大致划分为种子、幼苗期、生长期、

开花期、旺盛期和采收期，不同发育阶段根系形态、

生理代谢活动及根系分泌物组成均存在显著变化，

从而对根系相关微生物群落的组装与演替产生重

要影响[56-57]。已有研究表明，不同地理来源的丹参

种子微生物群落在丰度和分类组成上具有明显的

地域差异，反映了微生物群落与采样地点之间的密

切关联[55]。在细菌群落层面，丹参细菌群落主要隶

属 于 变 形 菌 门 （ Proteobacteria ）、 放 线 菌 门

（（Actinobacteriota）、厚壁菌门（Firmicutes）和拟杆

菌门（（Bacteroidota）等，其中变形菌门通常为优势

类群[54-57]。在真菌群落方面，丹参根系相关真菌主

要 以 子 囊 菌 门 （ Ascomycota ） 和 担 子 菌 门

（（Basidiomycota）为优势门类[53-54]。不同发育阶段及

不同产地（（如四川、安徽、山东、山西）丹参中各

细菌和真菌类群的相对丰度存在差异，具体类群

（（属/种）分别见表 1、2。 

表 1  不同发育阶段丹参中各细菌和真菌类群 

Table 1  Bacterial and fungal taxa in S. miltiorrhiza at different growth stages 

发育阶段 微生物类型 属 文献 

种子 细菌 泛菌属 Pantoea、假单胞菌属 Pseudomonas、肠杆菌属 Enterobacter、欧文氏菌属 Erwinia、根瘤菌属

Rhizobium、甲基杆菌属 Methylobacter、鞘氨醇单胞菌属 Sphingomonas、农杆菌属 Agrobacterium、

节杆菌属 Arthrobacter、链霉菌属 Streptomyces、芽孢杆菌属、类芽孢杆菌属 Paenibacillus 

55 

真菌 链格孢属 Alternaria、沙梭菌属 Sarocladium、镰刀菌属、枝顶孢属 Acremonium、出芽短梗霉属

Aureobasidium、枝孢属 Cladosporium、小扁球壳菌属 Plectosphaerella、木霉属 Trichoderma 

 

幼苗期 细菌 拟诺卡氏菌属 Nocardiopsis、溶芽孢杆菌属 Lysinibacillus、寡养单胞菌属 Stenotrophomonas、类芽

孢杆菌属、产碱杆菌属 Alcaligenes、链霉菌属 

58-60 

真菌 单丝壳菌属 Monographella、青霉属 Penicillium、镰刀菌属、枝顶孢属、链格孢属、隐球菌属

Cryptococcus 

 

生 长 期 -

采收期 

细菌 假单胞菌属、根瘤菌属、慢生根瘤菌属 Bradyrhizobium、鞘氨醇杆菌属 Sphingobium、无色杆菌属

Achromobacter、农杆菌属、芽孢杆菌属、图里卡杆菌属 Turicibacter、节杆菌属、链霉菌属、拟

诺卡氏菌属、冢村氏菌属 Tsukamurella、北里孢菌属 Kitasatospora 

53-54,56-

57,61 

真菌 木霉属、篮状菌属 Talaromyces、白僵菌属Beauveria、曲霉属Aspergillus、根壶菌属Rhizophlyctis、

毛霉属 Mucor 

 

表 2  不同产地丹参中各细菌和真菌类群 

Table 2  Bacterial and fungal taxa in S. miltiorrhiza from different producing areas 

产地 微生物类型 属/种 文献 

四川 细菌 勒克氏菌属 Leclercia、普罗威登斯菌属 Providencia、沙雷氏菌属 Serratia、布鲁氏菌属 Brucella、溶杆菌

属 Lysobacter、寡养单胞菌属、链霉菌属、分枝杆菌属 Mycobacterium、节杆菌属、假节杆菌属

Pseudarthrobacter、类诺卡氏菌属 Nocardioides、土杆菌属 Terrabacter、短芽孢杆菌属 Brevibacillus、胞

芽孢杆菌属 Cytobacillus、溶芽孢杆菌属 

60,62-63 

真菌 大卫氏菌属 Davidiella、双球壳菌属 Didymella、轮枝孢属 Verticillium、镰刀菌属、青霉属、念珠菌属

Candida、曲霉属 

 

陕西 细菌 油菜假单胞菌 Pseudomonas brassicacearum、附着剑菌 Ensifer adhaerens、空气罗氏菌 Rothia aeria、阿氏

芽孢杆菌 Bacillus aryabhattai 

64-65 

真菌 黑团孢属 Periconia、蜡蚧轮枝菌属 Lecanicillium、梨孢壳属 Apiospora、小脆柄菇属 Coprinellus、皮司霉

属 Pithomyces、链格孢属、镰刀菌属、曲霉属、毛壳菌属 Chaetomium、伯克利霉属 Berkeleyomyces 

 

山东 细菌 玫瑰丝菌属 Roseateles、新鞘氨醇杆菌属 Novosphingobium、鞘氨醇杆菌属、鞘氨醇单胞菌属、慢生根瘤

菌属、马赛菌属 Massilia、类芽孢杆菌属、土瘤芽孢杆菌属 Tumebacillus、隆氏菌属 Romboutsia、链霉

菌属、热酸菌属 Acidothermus、苔藓杆菌属 Bryobacter、噬几丁质菌属 Chitinophaga、芽单胞菌属

Gemmatimonas 

66-68 

真菌 葡萄穗霉属 Stachybotrys、枝孢属、假皮司霉属 Pseudopithomyces、毛枝霉属 Trichocladium、嗜热真菌属

Thermomyces、锥壳属 Coniochaeta、腐质霉属 Humicola、葡萄毛霉属 Botryotrichum、陶氏酵母属

Tausonia、根壶菌属 

 

山西 细菌 根瘤菌属、鞘氨醇单胞菌属、薄层杆菌属 Hymenobacter 48,69 

真菌 链格孢属、附球菌属 Epicoccum、弯孢属 Curvularia、禾本科壳菌属 Poaceascoma、伯克利霉属、葡萄毛

霉属、枝孢属、隐球菌属、红酵母属 Rhodotorula、锥盖伞属 Conocybe、被孢霉属 Mortierella 
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2.2  根部微生物的功能 

2.2.1  促进丹参生长与营养吸收  微生物在丹参

栽培中扮演着至关重要的角色，尤其是在促进植物

生长和营养吸收方面。根际微生物包括根际促生菌

（plant growth-promoting rhizobacteria，PGPR）和丛

枝菌根真菌（arbuscular mycorrhizal fungi，AMF）

等，其中 PGPR 可通过固氮、溶解磷酸盐等多种机

制与 AMF 协同作用，增强丹参对养分的吸收与利

用，从而促进其生长[61,70]。从丹参根际土壤中分离

获得的多粘类芽孢杆菌 Paenibacillus polymyxa 菌株

在盆栽实验中表现出显著的促生效果，接种处理显

著提高了丹参株高、地上部分鲜质量和根系数量，

其中株高提高 27%～32%，根系数量增加 76%～

112%，同时，该菌株具有溶磷、固氮和产生吲哚-3-

乙酸（indole-3-acetic acid，IAA）等促生功能特征，

表明其可能通过改善根际养分有效性并促进根系

发育，从而增强丹参的生长[71]。Yang 等[72]在盆栽条

件下研究了 AMF 接种对丹参幼苗生长的影响，结

果表明，与未接种处理相比，AMF 显著提高了丹参

的株高、叶面积和地上部及地下部干重，同时显著

增加了根系总长度和侧根数量，显示 AMF 对丹参

植株生长和根系发育具有明显促进作用，该研究认

为，AMF 通过形成菌丝网络扩大根系吸收范围，提

高丹参对土壤中磷等矿质养分的吸收能力，是其促

进植株生长的重要原因。此外，研究表明，丹参内

生真菌 Alternaria sp. A13 在温室和田间条件下均能

显著促进丹参根部生物量积累，接种后根鲜质量和

干质量显著增加[73]。 

2.2.2  提高丹参对逆境的耐受能力  植物在其生

长和发育过程中不可避免地受到来自环境的多种

胁迫，这些胁迫大致可分为非生物胁迫和生物胁迫

两类，非生物胁迫主要由非生命环境因子引起，如

干旱、盐分、极端温度、养分失衡、渍水等，而生

物胁迫则由病原菌、害虫、竞争植物等活体生物因

素造成[74]。干旱会让植物的光合作用变弱，CO2同

化减少，叶片和根系的生长也随之受到限制，植物

虽然会通过增加根系深度、提高根冠比等方式去

“自救”，但这种调节能力是有限的[75-76]；同时盐胁

迫对植物生长发育产生多层次影响，主要表现为渗

透胁迫、离子毒性及继发氧化胁迫，初期可导致细

胞膜受损、离子稳态失衡、抗氧化酶活性和光合作

用下降，随着 Na+和 Cl−积累，根系吸水和 K+吸收

受阻，营养亏缺加剧，生长受抑甚至死亡[77-79]。除

干旱和盐胁迫外，极端温度、养分失衡及渍水胁迫

同样对植物生长具有重要影响。高温胁迫可导致蛋

白质变性、膜脂过氧化及光系统 II 受损，而低温胁

迫则限制酶促反应速率，破坏膜流动性，并影响碳

氮代谢平衡[80-81]；渍水胁迫则因土壤缺氧抑制根系

呼吸，诱导无氧代谢增强并导致根系功能衰退[82]。

这些胁迫往往伴随激素信号紊乱和氧化胁迫加剧，

从而对植物整体生长和代谢产生深远影响。近年

来，植物相关微生物在植物逆境响应中的重要作用

逐渐受到关注，研究表明，这些微生物可通过调节

根系生长、促进营养元素吸收与利用、减轻氧化胁

迫损伤等多种机制，增强植物对逆境环境的适应能

力，从而提高其抗逆性[83-84]。 

有研究表明，丹参在干旱下会迅速激活相关防

御通路，如苯丙烷代谢和激素信号途径，并在短期

内提高迷迭香酸、丹酚酸 B 等酚酸类物质含量，以

增强抗氧化保护能力[85]。干旱胁迫显著重塑了丹参

根际微生物群落结构，但对微生物整体多样性影响

存在类群特异性，研究发现，干旱处理下丹参根部

真菌群落的 α-多样性（（如 Shannon 指数）显著降低，

而细菌群落多样性变化不显著，表明真菌群落对干

旱胁迫更为敏感[60]；在群落组成层面，干旱胁迫诱

导了特定功能菌群的富集。如根际肠杆菌科

（（Enterobacteriaceae）和产碱菌科（Alcaligenaceae）

的相对丰度显著升高，而兼性厌氧菌及部分低丰度

类群如布氏菌科（Brucellaceae ）和菌毛菌科

（（Microbacteriaceae）则有所减少，具体而言，干旱

条件下肠杆菌科丰度提高约 5.5%，而布氏菌科下降

约 2.8%，这些被富集的功能菌群可进一步提升丹参

对干旱胁迫的耐受性，表现为显著改善植株生长状

况，提高生物量积累、叶绿素含量及根系养分吸收

能力，从而有效缓解水分亏缺引起的生理损伤[86]。

进一步研究表明，高温胁迫条件下链霉菌属成为响

应高温胁迫的关键微生物类群，合成菌群实验证

实，由链霉菌属构建的人工群落能够有效缓解高温

胁迫对丹参生长的抑制作用；与干旱胁迫下微生物

促进生长的策略不同，高温胁迫下微生物将更多能

量分配于胁迫防御，表现为显著降低丙二醛含量、

提高脯氨酸和可溶性蛋白水平[60]。 

而对于盐胁迫、渍水胁迫、低温胁迫及养分失

衡等其他非生物胁迫类型，当前研究主要集中于植

物自身基因响应层面，如盐胁迫相关 SmWOX8 基因

经转基因拟南芥实验证实能提高植物耐盐性，为丹
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参耐盐育种提供了分子基础 [87]；涝渍胁迫相关

SmADH基因家族成员在缺氧条件下显著上调表达，

为丹参抗涝遗传改良提供了候选资源[88]。但根际微

生物是否参与及如何参与这些胁迫下的耐受调控

仍存在系统性空白：这些胁迫下根际微生物群落的

演替规律尚不清晰，缺乏类似干旱胁迫下核心菌群

富集的基础调查数据[89]；尚未从这些逆境条件下分

离出能缓解胁迫的功能菌株，更未通过合成菌群实

验验证其实际效应[90]；植物已鉴定的耐逆基因与根

际微生物之间的双向互作机制完全未知，未能阐明

植物基因是否通过根系分泌物招募特定微生物、或

微生物是否反馈调控这些基因表达，导致植物分子

基础与微生物生态功能之间形成断裂，无法构建完

整的逆境适应调控网络[91]。 

2.2.3  微生物对丹参次生代谢的调控  微生物对

丹参次生代谢的调控具有多层次和系统性，其作用

首先体现在信号识别与通路激活上。丹参能够感知

根际或内生微生物释放的多种信号分子，并快速启

动茉莉酸、水杨酸、乙烯及丝裂原活化蛋白激酶等

典型防御与代谢调控通路，由此引导 WRKY 家族转

录因子和碱性螺旋-环-螺旋家族转录因子等调控下

游酶基因表达，使次生代谢途径得到增强[92-93]。已有

研究表明，茉莉酸甲酯诱导可显著上调 SmKSL1、

CYP76AH1、SmCPS1 等关键基因，而在微生物诱导

体系中也观测到高度相似的响应模式 [93]。如

Penicillium steckii DF33 在共培养过程中呈现“上游

基因先激活、下游基因后增强”的时序调控特征，

最终显著提升萜类代谢通路的整体活性[94]。这种以

信号途径为核心的调控方式说明，有益微生物能够

部分模拟或强化丹参自身的激素信号机制，从而使

代谢流量向活性产物合成倾斜。 

在具体代谢产物层面，萜类（（特别是丹参酮类）

是受微生物影响最显著的一类。AMF 等共生微生物

通过促进营养元素吸收、改善碳流分配等方式，为

丹参酮合成提供了更多前体物质[95]。如 DF33 能显

著促进丹参酮 I、丹参酮 IIA、隐丹参酮等成分积累，

赤褐曲霉 Trichoderma atroviride 可使毛根中丹参酮

含量提升数倍，球毛壳菌 Chaetomium globosum 的

共生则进一步加深红色素沉积并提高二萜醌类含

量[94,96-97]。这些结果显示，不同微生物可通过多种

方式调控萜类合成，但其共同点均是强化了萜类代

谢途径中关键酶基因的表达与活性。 

除萜类外，微生物对酚酸类代谢的促进作用也

十分突出。苯丙烷途径是丹参酚酸合成的核心，而

PGPR（（如枯草芽孢杆菌 Bacillus subtilis、荧光假单

胞菌 Pseudomonas fluorescens）能够分泌 IAA、乙

烯抑制酶（（如 1-氨基环丙烷-1-羧酸脱氨酶）与多种

挥发性有机物，激活茉莉酸、水杨酸等信号通路，

最终上调苯丙氨酸解氨酶、肉桂酸-4-羟化酶、羟基

肉桂酸辅酶 A 连接酶和络氨酸转氨酶等关键酶的

表达，推动酚酸积累[98-99]。一些真菌如 Alternaria sp. 

A13 还可通过提高根系活力与增强关键酶活性，使

丹酚酸 B、迷迭香酸等组分含量显著上升[73]。这些

微生物调控不仅作用于代谢链的单一节点，而是通

过（“信号通路激活-转录调控加强-代谢酶活性提升-

产物富集”形成连贯的调控路径。综上，无论是萜

类还是酚酸类，微生物均通过信号诱导、转录调控

和代谢调节的综合作用深度影响丹参的次生代谢

网络。 

相较于根际和根内微生物，丹参地上部位（（叶、

茎、花）微生物研究较为薄弱。现有研究表明，在

不同施肥处理条件下，丹参根、茎、叶等部位微生

物群落结构发生显著变化，且鞘氨醇菌属和被孢霉

属等菌群与药用成分含量密切相关，同时植物激素

（（脱落酸、细胞分裂素、赤霉素）被认为是驱动不同

部位微生物群落分异的重要因素[69]。此外，冀玉良

等[100]从丹参叶片中分离获得曲霉属、青霉属等 5 属

12 株内生真菌，初步揭示了叶片内生真菌的组成特

征；丁小丽等[101]利用变性梯度凝胶电泳技术分析

不同产地叶片内生真菌群落，发现部分类群与丹酚

酸 B、咖啡酸含量呈显著相关。然而，相关研究多

停留在群落结构描述及相关性分析层面，功能机制

解析不足，尤其是茎与花等部位。 

在其他植物中，地上部位微生物的功能已形成

较系统的认识。花部微生物组参与植物繁殖与传粉

互作，受昆虫传播并随花发育阶段动态演替，在植

物-昆虫-微生物三方互作中发挥关键作用，如悬钩

子属 Rubus spp.中，昆虫访花显著改变花部微生物

群落结构并促进其传播[102]；在麦卢卡中，花部真菌

群落随发育阶段动态演替，出芽短梗霉属和枝孢霉

属为核心类群[103]。茎部微生物组与物质运输及次

生代谢密切相关，有研究表明，火龙果茎部富集的

链霉菌属、青霉属和篮状菌属等与色素合成密切相

关[104]。叶际微生物组在病害防御与免疫调控中发

挥重要作用，如水稻中泛菌属可通过激活水杨酸信

号通路诱导系统获得性抗性[105]。此外，地上与地下
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微生物群落之间存在系统耦合关系，通过碳流分配

与信号传递共同参与植物生长与逆境响应[106-107]。 

因此，未来研究应由群落描述向功能解析转变：

（1）系统解析丹参不同地上部位微生物群落的组成

特征与演替规律，借鉴刺山柑、华中五味子等植物的

研究方法，对不同部位进行独立采样与高通量测序

分析，明确各部位微生物多样性、核心菌群组成及与

根系微生物的关联，填补丹参地上部位微生物群落

结构的空白[108-109]。（2）揭示花部微生物在丹参繁殖

与传粉互作中的功能，探究丹参花部微生物群落的

动态变化及其与传粉昆虫的互作关系，阐明花部微

生物对丹参结实率、种子质量的影响[102-103]。（（3）挖

掘不同部位微生物在活性成分积累中的功能，重点

关注花、茎、叶与丹酚酸、丹参酮类等活性成分积

累相关的核心功能菌群，结合功能预测与分离培

养，获取具有代谢调控潜力的功能菌株[104]。 

2.3  丹参植物与微生物相互作用机制 

2.3.1  根系分泌物驱动微生物选择与定植  植物

根系分泌物在塑造根际微生物群落中起着重要作

用。这些分泌物包括糖、有机酸、氨基酸及酚酸和

黄酮类等小分子，既为微生物提供碳源和能量，也

作为信号，引导特定微生物趋化、附着并稳定定植，

从而形成有利于植物生长或增强抗逆性的功能菌

群[110-111]。药用植物尤其明显，其根系分泌物常反映

次生代谢特征，使其能够选择性招募与活性成分积

累相关的有益菌株。有研究发现，干旱胁迫下，丹

参通过分泌三萜酸 β‑榄香烯酸特异性富集根际类

芽孢杆菌属，这种菌株可提高叶片含水量和光合效

率，并促进活性成分积累[112]。另一项研究显示，健

康丹参根系内生菌中富集的假单胞菌 Pseudomonas

菌株 Pse145 可显著提高幼苗株高、生物量及丹参酮

I 含量[17]。此外，从丹参根际土壤中分离的多粘类

芽孢杆菌等促生菌具备解磷、固氮、产 IAA 功能，

同时能够抑制根腐病原菌并促进生长[34]。这些研究

显示，丹参通过根系分泌物选择性招募和维持有益

微生物，形成稳定功能群落，从而促进自身生长和

次生代谢积累。但在丹参根系分泌物-微生物互作研

究领域仍存在诸多空白，如丹参根系分泌物的全面

代谢谱未解析、分泌物与微生物群落的因果关系不

够清楚、内生菌与根际菌群的互动机制尚不明晰，

及环境管理（施肥、微生物接种）对根系分泌物与

微生物群落的联动调控仍待研究[55,112]。未来结合代

谢组学、合成菌群实验及田间管理进一步研究，揭

示丹参根系分泌物与微生物互作机制，为提升产量

和药效成分提供科学依据[113]。 

2.3.2  调节根际微环境影响微生物竞争关系  植

物根系除利用分泌物筛选微生物外，还通过调控根

际的物理与化学环境影响微生物的竞争关系。根系

的持续生长可改变土壤微孔隙结构、氧扩散梯度和

水分分布，形成具有空间异质性的根际微域，根际

土壤常出现颗粒压紧、孔隙度降低和水分保持能力

下降等特征，并因根系蒸腾产生局部水分亏缺，这

些变化共同构建了微环境[114-115]。 

丹参根际中常见的假单胞菌属与类芽孢杆菌

属等细菌的富集现象，与根际较高的有机碳输入及

酚酸类物质造成的化学选择作用密切相关[116-117]。

有研究表明，从丹参根际分离出的假单胞菌菌株能

显著促进丹参毛状根中酚酸的积累[117]。丹参根际

酚酸还可能干扰微生物的群体感应行为，影响生物

膜形成及拮抗物质分泌等关键生态过程，从而进一

步改变菌群间的竞争-抑制关系[118]。在盐胁迫条件

下，丹参对根际微生物的依赖可能进一步增强。虽

然直接关于丹参与根际微生物在盐胁迫下互作的

研究还比较少，但已有关于丹参盐胁迫生理响应的

研究为这种（“依赖性假说”提供了间接支撑。如在

NaCl 处理下，丹参叶片内可溶性糖和蛋白显著积

累，表明其可能通过渗透调节来应对盐胁迫，有报

告显示 NaCl 处理下丹参叶中超氧化物歧化酶

（（superoxide dismutase，SOD）、过氧化氢酶（catalase，

CAT）活性和渗透物质变化显著[119]。此外，转录因

子 SmMYC2 在丹参中被发现能增强耐盐性，过表达

SmMYC2 的丹参毛根对 NaCl 处理表现出更高的抗

氧化酶活性（SOD、CAT、过氧化物酶）并且丙二醛

水平较低[120]。这些生理和基因层面的调控机制提

示，丹参根际微环境可能在盐胁迫下经历调整，并借

助根际微生物协助维持根系功能和渗透稳态。 

2.3.3  植物生理状态与遗传背景共同塑造微生物

组构成  植物的生理状态在其根际与内生微生物

群落形成中具有核心调控作用。随着丹参从幼苗期

进入根部膨大期，根系活性、碳流量分配及次生代

谢强度发生显著变化，这些过程直接影响根际可利

用碳源、酚酸等代谢物的类型与数量，进而改变微

生物的资源基础与竞争关系。丹参不同栽培年份的

根际微生物结构存在稳定差异，如芽孢杆菌属与热

酸菌属 Acidothermus 随连作年限呈下降趋势，提示

丹参的生理节律及土壤利用历史均可驱动微生物
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群落的阶段性重组[66,121]。 

丹参依赖次生代谢物参与微生物招募。研究表

明，PGPR（（如假单胞菌）可显著提升丹参酚酸[117]；

关 键 转 录 因 子 SmSPL6 调 节 Sm4CL9 和

SmCYP98A14 基因表达，影响根部酚酸合成，为特

定微生物提供定植优势，实现生理状态‑代谢模式‑

微生物群落的连续耦联[122]。同时根腐病防治研究

中，从丹参根部分离的多粘类芽孢杆菌等菌株可参

与根际群落稳定与健康维持[34]。丹参的发育阶段、

次生代谢状态及胁迫响应共同决定微生物群落的

资源格局、优势类群与功能结构。丹参与微生物呈

现高度耦联的（“生理-代谢-微生物”互作模式，植物

生理状态既驱动微生物群落形成，也为微生物功能

反馈提供基础（图 1）。 

 
图 1  丹参根系与微生物互作机制 

Fig. 1  Root-microbe interaction mechanisms of S. miltiorrhiza 

3  微生物在丹参种植中的应用潜力 

目前尚无研究表明微生物能够从遗传层面消

除丹参种质差异，但多项研究表明，不同来源的有

益根内或根际微生物在丹参生产中具有促进整体

生长表现的效果[17]。本文主要从丹参连作障碍、丹

参病虫害及重金属污染来介绍微生物的应用。 

3.1  在丹参连作障碍中的应用 

丹参连续种植易导致植株生长受抑和根际微

生态失衡。研究表明，通过施用有益微生物调控连

作土壤微生态，可在一定程度上缓解丹参连作障

碍，其中，木霉属真菌是丹参连作障碍防治中应用

证据较为充分的一类微生物，Zhang 等[67]在连作丹

参土壤中接种木霉属后发现，木霉属处理显著提高

了丹参地上部和根系生物量，并优化了连作土壤微

生物群落结构，表现为放线菌等有益类群比例增

加，而镰刀菌属等潜在有害真菌比例下降；同时该

研究进一步将短密木霉制备为微生物制剂，并开展

独立田间验证，证实其在生产条件下具有一定的应

用可行性。此外，根际微生物群落分析进一步揭示

了连作障碍与微生态失衡之间的关系。Li 等[66]对不

同连作年限丹参根际土壤进行测序分析发现，随连

作年限增加，有益细菌（（如芽孢杆菌属）相对丰度

下降，而镰刀菌属等潜在有害真菌逐渐富集，为通

过补充有益微生物缓解连作障碍提供了依据。在此

基础上，部分研究尝试采用复合微生物制剂对连作

丹参土壤进行干预，木霉属真菌与促生细菌联合施

用可进一步改善连作土壤微生态并稳定促进丹参

生长，其综合效果优于单一微生物处理[67]。 

3.2  在丹参病虫害中的应用 

丹参在种植过程中易发生以根腐病为代表的土

传病害，镰刀菌属被认为是主要病原之一。从丹参根

际分离 Streptomyces albidoflavus St-220 在体外对尖

孢镰刀菌表现出显著抑制作用，并在温室盆栽条件

下显著降低丹参根腐病病情指数，同时促进植株生

长，显示出作为丹参根腐病生防菌的应用潜力[123]。

此外，部分来源于丹参根际的多粘类芽孢杆菌菌株

在体外对根腐病相关病原菌具有抑制活性，并在盆

栽试验中减轻病害症状，同时改善植株生长表现，

体现出兼具抑病与促生功能的特点[71]。且有研究表

明，接种地表球囊霉 Glomus versiforme 可减轻尖孢

镰刀菌胁迫下丹参的病害症状，并改善植株生长状

态，提示菌根共生在增强丹参抗病性方面具有一定
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应用潜力[124]。 

总体来看，放线菌、PGPR 及 AMF 等微生物在

丹参根腐病防治或病害缓解方面已获得一定实验依

据，其在不同条件下的应用效果仍有待进一步研究。 

3.3  在丹参重金属污染中的应用 

在丹参栽培中，土壤中重金属（（如 Cd、Cu）累

积对植株生长及药材品质构成威胁。有研究通过土

壤添加微生物接种剂、微藻和改良剂等处理，评估

了丹参重金属胁迫响应及其缓解效果，如 Wei 等[125]

在盆栽条件下研究了微生物接种剂和垃圾酶对 Cd

污染土壤的调控作用，发现联合处理后减少了 Cd

的积累，并提高了丹参根系有效成分的含量，同时

富 集 了 短 杆 菌 属 Brevundimonas 、 微 杆 菌 属

Microbacterium和铜单胞菌属Cupriavidus等与重金

属修复相关的类群，提示微生物在调控根际微生态

及降低 Cd 积累方面具有潜在作用。针对 Cu 胁迫，

Ren 等[48]在温室栽培条件下发现了微生物接种剂与

微藻的联合处理在 Cu 污染条件下显著提高丹参根

生物量，并降低根部 Cu 含量及增强抗氧化能力，

且根际微生物群落结构也发生了改变，富集了固醇

杆菌属 Steroidobacter、根瘤菌科（（Rhizobiaceae）等

具有耐受性和促生功能的类群。 

4  结语与展望 

丹参作为中国传统的药用植物，在心脑血管疾

病及其他多种疾病的防治中发挥着重要作用。近年

来，高通量测序、代谢组学和分子生物学等技术的

应用使得对丹参根际和内生微生物群落有了较为

全面的认识。现有研究表明微生物不仅参与丹参的

生长、营养的吸收、抗逆调控和病害防控等，还能

影响丹参中关键药用成分的合成[60-61,72,94]。然而当

前研究仍存在深度和广度不足的问题，许多关键机

制尚未阐明。 

4.1  功能性菌株的筛选与作用机制研究 

现有研究已经初步识别出部分与丹参生长及

药用成分积累密切相关的有益微生物，但系统的功

能验证仍然不足。未来研究可以通过高通量分离技

术，从不同地理区域和栽培模式下的丹参样品中获

得多样性较高的根际菌群，并结合培养基优化和微

流控技术提高难培养菌株的分离效率，为后续功能

研究提供丰富资源[126]。对筛选出的关键菌株，可利

用 CRISPR-Cas9 等基因编辑技术进行功能基因敲

除或过表达，并通过体内外共培养实验验证其在促

进丹参生长和调控次生代谢物合成中的具体作用，

同时分析菌株分泌的激素或代谢因子对丹参基因

表达及代谢途径的影响[127]。在此基础上，可进一步

基于功能性菌株特性构建模拟自然根际环境的合

成微生物群落，通过接种实验评估其对丹参生长及

主要活性成分积累的综合调控效果，以揭示微生物

间的协同作用机制，并为田间推广微生物调控策略

提供实验依据[128]。 

4.2  微生物-丹参互作的动态时空演变规律 

目前，大多数研究多为静态分析，缺乏对微生

物群落与丹参互作在生长周期和不同环境条件下

的动态演变规律的系统揭示[24,54]。下一步可关注微

生物群落结构如何随着丹参生育期（（幼苗期、开花

期、旺盛期）或土壤条件（（干旱、湿润、污染）的

变化而调整，及这些变化如何影响丹参的生理和遗

传特性，对此可采用原位检测技术（（如土壤微生物

电化学传感器）和时间序列采样相结合的方法。具

体而言，在丹参主要生育期采集根际土壤和植株样

本，通过 qPCR 定量关键微生物类群的丰度，同时

利用 RNA 测序分析丹参根系组织在不同阶段对微

生物信号的响应[129]。 

4.3  微生物群落与丹参遗传稳定性的调控网络解析 

菌根真菌和促生真菌能够减轻环境胁迫对丹

参遗传稳定性的威胁，但具体调控机制不太清楚。

可进一步聚焦于微生物群落如何通过代谢信号或

表观遗传修饰影响丹参关键基因的表达，进而维持

其遗传一致性[130]。如探究微生物分泌的代谢物是

否通过调控 DNA 甲基化或组蛋白修饰，稳定次生

代谢相关基因的表达[131]。可采用宏基因组学、转录

组学和代谢组学联合分析，首先通过 16S rRNA 测

序或 ITS 测序分析接种特定微生物后丹参根际菌落

的组成变化；其次，利用 RNA-seq 检测丹参关键基

因的表达差异；最后结合液质联用鉴定微生物代谢

产物及其对丹参代谢通路的调控作用。 

4.4  微生物田间应用及定植能力的挑战与优化策略 

尽管已有研究证实微生物在缓解丹参连作障

碍、防控病害及减轻重金属胁迫方面具有多重功

能，且有少部分研究通过田间试验验证了功能菌的

应用潜力，但总体仍以体外实验及盆栽或温室条件

验证为主[67,71,73,125]。在由可控环境向复杂田间生态

系统转化过程中，外源微生物面临多重限制因素，

其中根际定植能力不足是制约其应用效果的关键

瓶颈，功能菌在复杂土壤环境中易受本土微生物群

落竞争及土壤理化性质波动影响，难以维持有效种
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群密度[132-134]；同时，温度、紫外辐射及水分等非生

物因子影响微生物制剂的存活与功能表达，导致田

间应用效果稳定性不足[135]；此外，单一菌株功能有

限，难以应对连作障碍、土传病害与重金属胁迫等

多重逆境并存的复杂环境[136]。因此，未来研究应以

微生物资源挖掘与功能提升为核心：筛选适应性菌

株与解析互作机制，从田间逆境环境中定向筛选具

有较强环境适应性和竞争优势的土著功能菌株，结

合多组学技术解析关键微生物互作机制，并构建功

能互补的合成菌群；微生物制剂化与施用技术优

化，利用微胶囊、海藻酸钠-壳聚糖等载体，并结合

滴灌、种子包衣等施用技术，提高菌体存活率与根

际定植效率，同时结合有机肥施用、轮作制度及土

壤改良等农艺措施优化根际微环境；田间定植与功

能评价体系建立，在田间条件下结合高通量测序与

定量 PCR 等技术，系统评估外源菌的定植动态及其

对根际微生物群落的影响，逐步建立定植能力评价

体系。 

综上，推动微生物技术从温室栽培向田间稳定

应用转化，是实现丹参及其他药用植物绿色可持续

生产的关键发展问题。 
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