
微生物学通报 Sep. 20, 2020, 47(9): 2857−2866 
Microbiology China DOI: 10.13344/j.microbiol.china.200192 

tongbao@im.ac.cn 
http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn  
 

                           

Foundation items: National Natural Science Foundation of China (51366015, 41661069); Science and Technology 
Programs of Yunnan Province (2016FB076, 2016FD019); Science Foundation of Yunnan Provincial 
Education Department (2015Y107); China Postdoctoral Science Foundation (2015M582765XB); 
Collaborative Innovation Center for Renewable Energy Research and Development in Southwestern 
China (05300205020516009)  

*Corresponding author: E-mail: kaiwu8868@hotmail.com 
Received: 05-03-2020; Accepted: 26-05-2020; Published online: 30-06-2020 
基金项目：国家自然科学基金(51366015，41661069)；云南省应用基础研究计划(2016FB076，2016FD019)；云南省

教育厅科研基金(2015Y107)；中国博士后面上项目(2015M582765XB)；西南地区可再生能源研究与开发

协同创新中心联合资助项目(05300205020516009) 

*通信作者：E-mail：kaiwu8868@hotmail.com 

收稿日期：2020-03-05；接受日期：2020-05-26；网络首发日期：2020-06-30 

研究报告 

云南文山健康三七种植年限对根际微生物群落的影响 
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摘  要：【背景】三七的连作障碍与微生物区系失衡有一定关联，了解种植年限对三七微生物区系的

影响，判断根际微生物区系是否失衡，对三七连作障碍的防治具有重要意义。【目的】探究文山不同

种植年限健康三七根际土壤细菌和真菌群落结构、多样性差异，以及与种植年限之间的关联，为后

续缓解三七连作障碍提供理论依据。【方法】采集一年生、二年生和三年生健康三七根际土壤，采用

16S rRNA 基因和 ITS 序列进行高通量测序。对测序结果进行分析，比较一年生、二年生和三年生健

康三七根际土壤细菌和真菌的多样性和群落分布规律及与种植年限的关联。【结果】一年生健康三七

根际细菌和真菌群落的 α指数均显著高于二年生和三年生。通过 β多样性分析发现，一年生健康三

七根际土壤中真菌群落结构与其他年限的真菌群落结构有较大差异。相关性分析结果表明，真菌的

均匀度和香农指数与种植年限呈现显著的负相关性，其余指数不显著相关。三七根际丰富度前三的

门和属，除 Acidobacteria 和 Aquicella 丰富度随着三七种植年限的增加而显著增加外，其余群落丰度

都与种植年限呈负相关。细菌中 Bacteroidetes、Proteobacteria 和真菌中 Ascomycota、Basidiomycota、

Chytridiomycota 的丰富度随着种植年限增加而降低。在属水平上，细菌中 Opitutus 和真菌中

Mortierella、Clitopilus、Pholiota 的丰富度随着三七种植年限的增加而降低。在二年生三七根际土壤

中病原真菌 Alternaria、Cylindrocarpon、Fusarium 和 Pestalotiopsis 的丰富度低于一年生和三年生，

而有益真菌 Mucor 和 Bacillus 的丰富度却呈相反趋势。同时，有益细菌 Flavobacterium 和有益真菌

Myxocephala、Aspergillus 的丰富度随着种植年限的增加呈下降趋势。【结论】三七种植年限的增加，

会引起三七根际微生物区系失衡，增加根际病原真菌属的丰度，同时降低一些有益真菌属的丰度。 

关键词：三七，种植年限，高通量测序，根际微生物区系 
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Abstract: [Background] The severe continuous cropping obstacles of Panax notoginseng may be related to 
the microbial community imbalance. Hence, it is important to know whether the microflora could be 
imbalanced with the change of planting years of Panax notoginseng during the planting process. [Objective] 
Structure and diversity differences of bacterial and fungal communities in rhizosphere soils of healthy Panax 
notoginseng with different planting years were studied. Our research can also provide theoretical basis for 
further reducing Panax notoginseng monocropping obstacle. [Methods] The samples were collected from 
Panax notoginseng healthy rhizosphere soil planting for one-, two- and three-year in Yanshan county of 
Wenshan. High-throughput sequencing of 16S rRNA gene and ITS genes were used to compare the diversity 
and community distribution of bacterial and fungal in rhizosphere soils of healthy Panax notoginseng 
planting for one-, two- and three-year. [Results] The alpha indices of the one-year healthy rhizosphere 
bacterial and fungal rhizosphere communities were obviously higher than those of the two- and three-year 
samples. The results of beta diversity revealed that the bacterial community structures in the one-year Panax 
notoginseng rhizosphere were different with other treatments. The results of correlation analysis showed that 
the equitability and shannon indices of fungi showed significant negative correlations with planting years, 
while the other indices were not significantly correlated. The abundances of Acidobacteria and Aquicella 
increased with the plantation year, while other top three phylum and genus were all negatively related to the 
planting years. Among them, the abundance of Bacteroidetes, Proteobacteria, Ascomycota, Basidiomycota 
and Chytridiomycota phylum decreased with planting years increasing. At the genus level, the abundances of 
Opitutus of bacteria, Mortierella, Clitopilus and Pholiota of fungi decreased with planting years increasing. 
The abundances of Alternaria, Cylindrocarpon, Fusarium and Pestalotiopsi genus of two-year rhizosphere 
soil would be lower than that of one- and three-year treatments, while the abundances of Mucor and Bacillus 
would show opposite trend. Meanwhile, the richness of the beneficial bacteria like Flavobacterium, 
beneficial fungi like Myxocephala and Aspergillus decreased with planting years increasing. [Conclusion] 
With the increase of Panax notoginseng planting years, the microbial community of Panax notoginseng 
rhizosphere was imbalanced. The abundances of pathogenic fungal genus were enhanced with planting years 
increasing, while the abundances of beneficial fungal genus were decreased. 

Keywords: Panax notoginseng, Planting years, High-throughput sequencing, Rhizosphere microflora 
 

三七(Panax notoginseng)是五加科植物，又称

文三七、田七，是著名的道地药材，具有化瘀止血、

活血定痛的功效。三七和人参同属五加科，为多年

生作物，两者都有严重的连作障碍，这可能与其种

植一个周期后引起的自毒物质积累和微生物区系

失衡有关[1-2]。连作障碍产生的原因主要有根际土

壤微生物群落变化、土传病虫害增加、化感物质积

累及土壤理化性状恶变等多个方面。同时，土壤中

的营养成分过剩或者缺乏(营养失衡)会导致植物

生长变弱，而连作会使土壤的微生态环境发生改
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变，使得土壤病原菌增多[3]。Ying 等[4]对人参土壤

根际微生物群落代谢功能影响的研究发现，连作会

较大程度地改变根际微生物，表现为对病原菌的拮

抗减弱，使其成为优势菌群，造成微生物区系失衡。

然而谢秋丽[5]通过田七根际土壤微生物群落研究发

现，随着田七株龄的增加，根际微生物环境发生改

变；此外，微生物的数量和结构也发生变化，其中，

放线菌、细菌和真菌的数量都有不同程度的减少。 

根际微生物生活于植株根部，与植株和周围土

壤之间发生着各种关系，对其在土壤和植株根部生

态功能的了解，能够为生防菌的有效施用提供理论

依据和技术指导[6]。同时，根际土壤细菌、放线菌

的数量和土壤总呼吸速率与植物种植时间变化有

关[3,7]。根际土壤微生物的数量、种类、代谢活性以

及微生物间的相互作用决定着植物的健康状况[8]。

三七种植对土壤中的微生物、土壤酶、土壤养分都

会产生影响[3]。在不同的种植年限中，三七土壤根

际微生物群落可能有着较大的差异性，而这些差异

性可能会造成微生物区系失衡，从而引起严重的连

作障碍。 

因此，探究不同种植年限的健康三七根际微生

物区系，有助于了解是否在种植过程中微生物区系

会随着三七种植年限的变化而失衡，使得益生微生

物种群减少而富集有害微生物种群，以期为进一步

缓解三七连作障碍提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

1.1.1  样品 

土壤样品于 2016 年 5 月采集自云南省文山壮

族苗族自治州砚山县苗乡科技公司三七种植基地。

三七根际土壤获取方法参照文献[9]：一年生、二

年生和三年生健康三七连根带土放入袋中，而后将

三七根部用力抖动，抖下来的土即为土体土壤，剩

下的附着于根部薄层 1−2 mm 的土壤即为根际土

壤。一年生三七是由种子发芽生长而来；二年生三

七是指移栽的三七籽条(已经生长一年)发芽生长

而来；三年生三七是二年生苗发芽生长而来。每个

处理采集 3 个重复的样品。上述采集土壤为砖红

壤。采集的根际土壤用于提取土壤总 DNA 及后续

高通量测序。 

1.1.2  主要试剂和仪器 

PowerSoil DNA Isolation Kit，MOBIO 公司。

MiSeq PE250 测序平台，Illumina 公司。 

1.2  根际土壤总 DNA 的提取 

按照 PowerSoil DNA Isolation Kit 说明书提取

土壤总 DNA，步骤简述如下：首先称取 0.7 g 的

−80 °C 存放的土壤样品加入 PowerBead 管中，轻

轻旋转混合，然后按照相应步骤分别用 C1−C6 试

剂提取，获得土壤总 DNA。最后土壤总 DNA 通

过凝胶电泳确认。 

1.3  PCR 扩增和 MiSeq 测序 

细菌 16S rRNA 基因的 PCR 扩增使用的通用引

物[10]为 515F (5′-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3′)

和 806R (5′-GGACTACVSGGGTATCTAAT-3′)；真

菌 ITS 的 PCR 扩增使用的通用引物[11]为 ITS3 

(5′-GCATCGATGAAGAACGCAGC-3′)和 ITS4 

(5′-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3′)。以所提取的

土壤总 DNA 为模板进行 PCR 扩增[10]，PCR 扩增

产物纯化后进行文库构建及上机测序，由南京派森

诺基因科技有限公司完成。 

1.4  MiSeq 数据提取 

在测试数据的基础上，通过 QIIME 软件根据相

应的 Barcode 信息对测序后的原始序列进行各样品

的序列分配，并且根据细菌和真菌引物去除接头和

引物序列，通过序列质控，去除低质量的序列[12]。

然后，细菌和真菌分别使用 Greengenes 13_8 数据

库[13]和 UNITE 数据库[14]进行比对，完成筛选后的

序列在 97%水平上生成操作分类单元(operational 

taxonomic unit，OTU)表格。利用 UCHIME 去除嵌

合体之后[15]，在细菌 80%和真菌 50%的置信度阈

值内，将 16S rRNA 基因序列及 ITS 序列通过 RDP 

Classifier 分别与 RDP 16S rRNA 基因数据库[16]和

ITS 数据库比对分类，获得分类数据。 
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1.5  群落数据分析 

依据 OTU 聚类结果，用 QIIME 软件对 OTU

进行 α 多样性计算分析，以得到相应的指数 ACE、

Chao1、Shannon、Equitability。其中，ACE 用来

估计群落中含有 OTU 数目的指数，是生态学中估

计物种总数的常用指数之一；Chao1 指数在生态学

中常用来估计物种总数；Shannon 值越大，说明群

落多样性越高；Equitability 根据 Shannon 指数值计

算，其值越大表明物种丰度分布越均匀，当其值为

1 时表明样品中的物种丰度分布绝对均匀。对于  

β 多样性，使用 R 软件进行 Bray-Curtis 距离分析，

并 且 绘 制 主 坐 标 分 析 (principal co-ordinates 

analysis，PCoA)，以得到分组的群落结构差异。 

1.6  数据统计学分析 

使用 Excel 2016 和 SPSS Statistics 17 软件处理

数据，并利用 Origin 9 作图。 

2  结果与分析 

2.1  不同种植年限健康三七根际微生物区系 α

多样性分析 

通过对不同种植年限健康三七根际细菌 α 多

样性指数分析发现，细菌多样性并没有随着三七种

植年限的增加而形成增加或递减的趋势，而是形成

一个 U 型的曲线(图 1)。其中，三七种植第一年的

ACE、Chao1 和 Shannon 指数最高，均匀度也更好。

随着种植年限的增加，种植第二年的细菌 α 多样性

指数均显著降低。但是三七生长到第三年时，细菌 

 

 
 

图 1  不同种植年限健康三七根际细菌和真菌 α 多样性 
Figure 1  Bacterial and fungal alpha diversity of healthy Panax notoginseng rhizosphere with different planting years 
注：1YR：一年生健康三七；2YR：二年生健康三七；3YR：三年生健康三七. 

Note: 1YR: One-year healthy Panax notoginseng; 2YR: Two-year healthy Panax notoginseng; 3YR: Three-year healthy Panax 
notoginseng. 
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各类多样性指数和均匀度指数均又有所增加，其中

ACE 指数有显著性增加(图 1)。 

对于 3 个处理的真菌 α 多样性对比分析发现，

真菌的多样性指数呈现趋势与细菌一致，并且形成

的 U 型曲线更为明显。主要表现为：二年生三七

根际真菌区系 ACE、Chao1 和 Shannon 指数及均

一性指数较一年和三年生三七处理组低，其中一年

生三七根际真菌多样性各指数均最高，表明种植前

期三七种植年限的增加会一定程度上降低三七根

际真菌区系的多样性，但是随着时间的推移，三七

根际真菌区系的多样性会增加。 

2.2  不同种植年限健康三七根际微生物区系 β

多样性分析 

通过分析细菌 β 多样性可知，相同种植年限的

三七根际土中的细菌群落在 X 轴(40.63%)和 Y 轴

(33.30%)可以较好地聚合(图 2A)，表明分析结果较

好。然而不同种植年限三七根际土中的细菌群落

可以明显地区分开，说明各处理的细菌群落结构

有所不同。在 X 轴(89.7%)和 Y 轴(5.34%)的真菌群

落 PCoA 图中(图 2B)，一年生三七根际土中的真菌

群落与其他年生的真菌群落能明显区分开，但是

二年生与三年生的三七根际土中的真菌群落却没

有显著地分离，而是聚在一起，说明随种植年限

的增长，在第一年真菌群落结构变化较大，随后

的 2 年中真菌群落结构变化不明显。 

2.3  不同种植年限健康三七根际微生物区系门

和属水平的分析 

通 过 分 析 所 测 样 品 细 菌 门 水 平 丰 富 度 可

知，各处理都具有相似的门，但是丰富度均有

所 不 同 ( 图 3A) 。 丰 富 度 最 高 的 细 菌 门 群 落 是

Proteobacteria。AD3、Acidobacteria 和 Chlamydiae

这 3 个门的丰富度随种植年限增加而有所富集，

Bacteroidetes、Proteobacteria 和 Verrucomicrobia 的

丰富度随着种植年限增加而有所降低。此外，还

有 些 细 菌 门 Chloroflexi 、 Gemmatimonadetes 、

Nitrospirae 和 Planctomycetes 的丰富度在第一年和

第三年均比第二年高，但是 GAL15 的丰富度在第

一年和第三年均比第二年低，表明二年生三七能

富集 GAL15 细菌。 

进一步分析不同样品真菌门水平的丰富度发

现，不同于上述细菌，大部分真菌门的丰富度低

于 1%。对丰富度大于 1%的真菌门进行比较  

(图 3B)，发现不同种植年限三七根际土中真菌

Ascomycota 门的丰富度最高，其次为 Zygomycota、

Basidiomycota 和 Chytridiomycota 这 3 个门。进一

步 分 析 发 现 ， Ascomycota、Basidiomycota、 

 

 
 
图 2  不同种植年限三七根际细菌(A)和真菌(B)群落 PCoA 图 
Figure 2  Bacterial and fungal PCoA plots of the Panax notoginsen rhizosphere soil with different planting years 
注：1YR：一年生健康三七；2YR：二年生健康三七；3YR：三年生健康三七. 

Note: 1YR: One-year healthy Panax notoginseng; 2YR: Two-year healthy Panax notoginseng; 3YR: Three-year healthy Panax 
notoginseng. 
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图 3  门水平(>1%)上不同种植年限三七根际细菌(A)和真菌(B)群落结构 
Figure 3  The composition of bacterial and fungal community of the Panax notoginsen rhizosphere soil with different 
planting years at the phylum level (>1%) 
注：1YR：一年生健康三七；2YR：二年生健康三七；3YR：三年生健康三七. 

Note: 1YR: One-year healthy Panax notoginseng; 2YR: Two-year healthy Panax notoginseng; 3YR: Three-year healthy Panax 
notoginseng. 
 
Chytridiomycota 和 Zygomycota 这 4 个真菌门的丰富

度在一年生三七根际土中最高，另外，Zygomycota

门的丰富度随着三七种植年限的增加而降低。 

通过分析 3 个处理中细菌丰富度在前 15 的属

可知，Flavobacterium、Opitutus、Rhodoplanes、

Pseudomonas 和 Cellvibrio 的丰富度随着三七种植

年限的增加而有所降低，但 Aquicella、Candidatus 

Rhabdochlamydia和 Rhizobium的丰富度随着三七种

植年限的增加而明显增加(图 4A)。此外，相比一

年生和三年生处理组，Kaistobacter 和 Pedobacter

的 丰 富 度 在 二 年 生 三 七 根 际 明 显 变 多 ， 而

Sphingomonas 的丰富度在二生年三七根际丰富度

则明显减少，推测二年生三七能富集 Kaistobacter

和 Pedobacter，但一定程度上会排斥 Sphingomonas

的细菌。进一步分析真菌丰富度在前 15 的属可

知，在一年生三七根际中 Mortierella 属的丰富度

最高，其次为 Clitopilus 和 Pholiota (图 4B)。在一

年生三七根际中，除了上述 3 个属之外，其他属

的丰富度大致较均匀，丰富度通常在 0.3%−0.7%。

随 着 三 七 种 植 年 限 的 增 加 ， Mortierella 、

Clitopilus 和 Pholiota 的丰富度反而逐年递减。然

而 Geminibasidium、Aspergillus、Cercophora 和

Cladophialophora 的丰富度在三年生三七根际土中

最高，但是其丰富度都低于 0.7%。对于二年生三

七根际中，除了 Mortierella 的丰富度在 0.7%以上

以外，其余的丰富度都低于 0.1%。 

2.4  种植年限与三七根际细菌和真菌群落的皮

尔森相关性分析 

通过对种植年限与三七根际细菌和真菌丰富

度前三的优势门和属之间皮尔森相关性分析发现

(表 1)，除 Proteobacteria 细菌门和 Ascomycota 真

菌门的相关性不显著外，种植年限与其余丰富度

前三的优势门群落和属群落都有着显著的相关

性。大多数的优势菌群，随着种植年限的增长，

其丰富度都受到三七种植年限的影响呈现下降趋

势，但是 Acidobacteria 细菌门和 Aquicella 细菌属

的丰富度却呈现上升趋势。同时，在对种植年限

与三七根际细菌和真菌的 α 多样性相关指数分析

表明，仅真菌的均匀度和香农指数与种植年限呈

现显著的负相关性，其余都不显著相关。随着种

植年限的推移，三七根际微生物真菌群落的多样

性和均匀度呈现下降趋势，这与图 1 的数据结果

相符。在三七种植过程中，根际土壤的微生物群

落发生较大的改变，造成土壤中有益微生物减少，

从而减弱对三七根腐病病原菌的拮抗作用，引起

微生物区系失衡。 
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图 4  在属水平上(前 15)不同种植年限三七根际细菌(A)和真菌(B)群落结构 
Figure 4  The composition of bacterial (A) and fungal (B) community of the Panax notoginsen rhizosphere soil with 
different planting years at the genus level (top 15) 
注：1YR：一年生健康三七；2YR：二年生健康三七；3YR：三年生健康三七. 

Note: 1YR: One-year healthy Panax notoginseng; 2YR: Two-year healthy Panax notoginseng; 3YR: Three-year healthy Panax 
notoginseng. 

 
表 1  种植年限与三七根际微生物群落的皮尔森相关性分析 
Table 1  Pearson correlation analysis between planting years and microbial community of the Panax notoginsen 
rhizosphere soil  
分类 

Classification 

名称 

Name 

皮尔森相关性 

Pearson correlation 

分类 

Classification 

名称 

Name 

皮尔森相关性 

Pearson correlation 

细菌指数 

Bacterial indexes 

ACE −0.501 真菌指数 

Fungal indexes 

ACE −0.500 

Chao1 −0.434 Chao1 −0.587 

Equitability −0.422 Equitability −0.837** 

Shannon −0.426 Shannon −0.835** 

细菌门 

Bacterial phylum 

Proteobacteria −0.581 真菌门 

Fungal phylum 

Ascomycota −0.626 

Bacteroidetes −0.878** Basidiomycota −0.844** 

Acidobacteria 0.786* Chytridiomycota −0.829** 

细菌属 

Bacterial genus 

Aquicella 0.974** 真菌属 

Fungal genus 

Mortierella −0.799** 

Flavobacterium −0.949** Clitopilus −0.815** 

Opitutus −0.696* Pholiota −0.851** 

注：1YR：一年生健康三七；2YR：二年生健康三七；3YR：三年生健康三七. **：在 0.01 水平(双侧)上显著相关；*：在 0.05

水平(双侧)上显著相关. 

Note: 1YR: One-year healthy Panax notoginseng; 2YR: Two-year healthy Panax notoginseng; 3YR: Three-year healthy Panax 
notoginseng. **: P<0.01; *: P<0.05. 

 
进一步对比不同种植年限三七根际土壤中致病

菌和有益菌属丰度可知，致病真菌 Alternaria、

Cylindrocarpon、Fusarium 和 Pestalotiopsis 属群落的

丰富度呈现 U 型趋势，即在一年生和三年生的三七

根际土壤中的丰富度显著高于二年生(图 5)，而有益

真菌 Mucor 属和有益细菌 Bacillus 属的丰富度与致

病性真菌群落的丰富度呈相反趋势(图 6)。但是，有

益真菌 Myxocephala 属和 Aspergillus 属的丰富度随

着种植年限的增加呈现下降趋势，这与优势有益真

菌 Mortierella 属的变化趋势相似。从群落整体结构

来看，随种植年限的推移，有益真菌的丰富度呈现

下降趋势，而病真菌群落却呈现上升趋势。 
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图 5  不同种植年限三七根际部分病原菌群落结构 
Figure 5  The pathogen community composition of the 
Panax notoginsen rhizosphere soil with different 
planting years 
注：1YR：一年生健康三七；2YR：二年生健康三七；3YR：

三年生健康三七. 

Note: 1YR: One-year healthy Panax notoginseng; 2YR: Two-year 
healthy Panax notoginseng; 3YR: Three-year healthy Panax 
notoginseng. 

 

 
 
图 6  不同种植年限三七根际部分有益菌群落结构 
Figure 6  Beneficial microbial community composition of 
the Panax notoginsen rhizosphere soil with different 
planting years 
注：1YR：一年生健康三七；2YR：二年生健康三七；3YR：

三年生健康三七. 

Note: 1YR: One-year healthy Panax notoginseng; 2YR: 
Two-year healthy Panax notoginseng; 3YR: Three-year healthy 
Panax notoginseng. 
 

3  讨论与结论 

根际微生物-植物-环境之间有着敏感的互作

关系，因此，根际土壤微生物的多样性、生理活性

及 微 生 物 间 的 相 互 作 用 影 响 着 植 物 的 健 康 状   

况[17]。不同种植年限和不同生育期的人参根际细

菌和真菌群落多样性具有明显差异，主要表现为：

在结果期，四年生人参根际细菌多样性显著高于二

年生人参；而在生根期，其三年生和四年生细菌多

样性则明显低于二年生人参[18]。本研究发现，细

菌群落多样性并没有形成明显的随三七种植年限

增加而增加或降低的线性关系，而是形成一个 U

型关系，这一结果与 Tan 等[19]和苗翠苹[20]的研究

结果相一致。另外，相关性分析发现，真菌的香农

指数和均匀度指数随三七种植年限的增加而减少。

但是其他学者研究发现真菌群落的香农指数随三

七种植年限的增加而增加[20-21]。 

比较不同种植年限三七根际土壤中的细菌群

落发现，Bacteroidetes 门和 Proteobacteria 门的丰

富度随三七种植年限的增加而降低。Bacteroidetes

门的丰富度变化与苗翠萍的研究结果相一致[20]，

但是 Proteobacteria 门的丰富度变化则相反。然而

Acidobacteria 门和 Chlamydiae 门的丰度随着三七

种植年限的增加而增加。研究表明，三七根腐病主

要 病 原 细 菌 为 Pseudomonas 属 [22-23], 并 且

Pseudomonas 属细菌在三七连作障碍的形成过程

中 具 有 较 强 的 致 病 性 [24] 。 在 属 水 平 上 ，

Pseudomonas 属的丰富度却随着三七种植年限的

增加而减少，表明三七种植年限的增加反而不利于

该属生长。研究发现，Flavobacterium 具有拮抗辣

椒土传真菌病害的效果[25]，在三七根腐病根际土

壤中，Flavobacterium 的丰富度显著高于健康根际

土壤[20,26]。然而本文研究发现，随着三七种植年限

的增加，该益生菌属反而减少，因此一定程度上不

利于后续三七的连作。 

在真菌群落中，Ascomycota、Basidiomycota、

Chytridiomycota 和 Zygomycota 这 4 个门在不同种

植年限下都是属于优势菌群，在健康与根腐病的三

七土壤群落对比中，苗翠苹[20]研究发现，在黄腐

型和急性青枯型根腐病的土壤中 Ascomycota 显著

增加，这说明在健康的三七根际土壤中 Ascomycota
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和 Basidiomycota 受到抑制，而且随种植年限增加

呈现下降趋势。有学者[19,26]认为 Zygomycota 作为

有益菌群对某些病原菌有抑制作用，但是在本研究

中，Zygomycota 的丰富度随种植年限的增加却呈

现下降趋势，这可能由于三七种植年限的增加反而

不利于三七根际有益真菌的生长有关。优势种群

Zygomycota 中 Mortierella 的丰富度随三七种植年

限的增加而减少，可能使得真菌属水平上种群失衡

引起一些致病菌的种群丰富度增加，这可能会促进

后续三七连作障碍的发生[19,26]。 

植物可以通过根系分泌物的变化直接或间接

改变根际微生物群落的组成来影响病原菌[27]。在

本 研 究 中 ， 随 着 种 植 年 限 的 增 加 ， 有 益 真 菌

Myxocephala 和 Aspergillus 的丰富度呈现下降趋

势 ， 而 病 原 真 菌 Alternaria 、 Cylindrocarpon 、

Fusarium 和 Pestalotiopsis 却呈上升趋势，这可能与

三七不同生长时期的根系分泌物组分和浓度有

关。Li 等[28]的研究表明，三七根系分泌物中的人

参 皂 苷 会 富 集 潜 在 的 致 病 性 真 菌 群 落 ， 如

Alternaria、Cylindrocarpon、Gibberella、Phoma 和

Fusarium ， 而 减 少 有 益 真 菌 群 落 的 丰 度 ， 如

Acremonium、Mucor 和 Ochroconis，并且致病菌群

落相对丰度与有益菌群落相对丰度呈显著负相

关。此外，李云龙等[29]研究发现使用土壤强还原

处理能降低土壤中皂苷含量，改良土壤微生物区

系，有效缓解三七连作障碍，提升存苗率。因

此，后续调控微生物群落及其生境环境因子可能

是缓解连作障碍三七的有效策略。通过了解不同

三七种植年限对微生物区系的影响，有助于开发

相应的农业措施，延缓三七连作障碍。 
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