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摘  要：【背景】银柴胡(Stellaria dichotoma L. var. lanceolata Bge.)为石竹科繁缕属多年生草本植物，

以干燥根入药。【目的】探究道地产区不同种植年限银柴胡根际土壤微生物群落结构变化，以及微生

物群落与土壤理化因子、药材有效成分的相关性。【方法】利用 Illumina 高通量测序技术对 1、2、3、
7 年生银柴胡根际土壤细菌 16S rRNA 基因和真菌 ITS 序列进行测序分析，采用常规分析方法测定土

壤性质、药材总黄酮和总甾醇含量。【结果】随着银柴胡种植年限延长，细菌丰富度变化较小，多样

性升高，而真菌的丰富度和多样性均升高。细菌中主要优势菌群均为放线菌门(Actinobacteriota)、变

形菌门(Proteobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)，在根际土壤真菌中子囊菌门(Ascomycota)和担子菌

门(Basidiomycota)为优势菌群；不同种植年限银柴胡优势菌属差别较大。3 年生银柴胡中总甾醇和

总黄酮含量显著高于其他年限。相关性分析表明，pH、碱解氮(alkali-hydrolyzable nitrogen, AN)与
银柴胡根际土壤微生物群落具有很大相关性。拟无枝酸菌属 (Amycolatopsis)、被孢霉属

(Mortierella)、光黑壳属(Preussia)、青霉属(Penicillium)等类群与银柴胡主要活性成分呈显著正相关。

【结论】该研究初步揭示了与银柴胡有效成分有关的标志根际土壤微生物，为实现银柴胡的优质

生产提供了理论依据。 

关键词：银柴胡；种植年限；根际土壤微生物；土壤性质；有效成分 

 



 
冯璐 等 | 不同种植年限银柴胡根际土壤微生物群落结构变化 4133 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

Changes of rhizosphere soil microbial community structure 
of Stellaria dichotoma L. var. lanceolata Bge. planted for 
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Abstract: [Background] Stellaria dichotoma L. var. lanceolata Bge. is a perennial herb of 
Caryophyllaceae, with dried roots (Stellariae Radix) as the medicinal part. [Objective] To 
explore the changes of rhizosphere soil microbial community structure of S. dichotoma var. 
lanceolata planted for different years in genuine production area and the correlations of 
microbial community with soil physical and chemical factors and active components in 
Stellariae Radix. [Methods] Illumina high-throughput sequencing of bacterial 16S rRNA gene 
and fungal ITS sequences were performed to reveal the microbial community structures in the 
rhizosphere soil samples of S. dichotoma var. lanceolata planted for 1, 2, 3, and 7 years. The 
soil properties and the content of total flavonoids and total sterols in Stellariae Radix were 
determined by conventional methods. [Results] As the planting years of S. dichotoma var. 
lanceolate increased, the bacteria showed little change in the richness and increased diversity, 
while the fungi presented increased richness and diversity. The dominant bacteria were 
Actinobacteriota, Proteobacteria, and Chloroflexi, and the dominant fungi were Ascomycota 
and Basidiomycota in the rhizosphere soil. The dominant microbial genera varied significantly 
in the rhizosphere soil samples of S. dichotoma var. lanceolata planted for different years. In 
addition, the content of total sterols and total flavonoids in 3-year-old Stellariae Radix were 
significantly higher than those in the samples of other planting years. The correlation analysis 
showed that pH and alkali-hydrolyzable nitrogen had strong correlations with the microbial 
community in the rhizosphere soil. Amycolatopsis, Mortierella, Preussia, and Penicillium had 
significantly positive correlations with the main active components in Stellariae Radix. 
[Conclusion] The study preliminarily revealed the rhizosphere soil microorganisms related to 
the active components in Stellariae Radix, which provided a theoretical basis for the 
high-quality production of this herbal medicine. 
Keywords: Stellaria dichotoma L. var. lanceolata Bge.; planting years; rhizosphere soil microbial; 
soil properties; active components 
 

 
 
 

 
 
 



 
4134 微生物学通报 Microbiol. China 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

银柴胡(Stellaria dichotoma L. var. lanceolata 
Bge.)为石竹科繁缕属多年生草本植物，以干燥

根入药，是宁夏特色道地药材，常用于治疗阴

虚发热、骨蒸劳热和小儿疳热等症状[1]。野生

银柴胡资源主要分布于我国宁夏、内蒙古、陕

西、甘肃的干旱、半干旱荒漠草原区，是一种

喜阳、耐寒、耐旱且耐瘠薄的植物 [2]。目前人

工栽培银柴胡已取代了野生银柴胡，成为了

市场主流产品，不仅对脆弱的干旱、半干旱

草原生态环境起到保护作用，而且成为宁夏

贫困地区脱贫、振兴乡村的重要途径之一。然

而，随着种植技术进步和规模的扩大，药材质

量及其稳定性引起了各方面的高度重视，已有

研究表明，银柴胡质量与种植年限有关[3]，3 年

生银柴胡中总甾醇、黄酮等生物活性成分含

量最高，通常超过 3 年后上述活性成分积累量

下降[4]。 
近年来，在中药道地性形成机制研究中逐

步产生了一个新兴交叉学科，即中药微生态学

(Traditional Chinese Medical Microecology, 
TCMM)，从植物-微生物-土壤的层面深入阐释

药用植物内生菌[5]、根际土壤微生物[6]等中药微

生态的因素影响药材生长、性状、代谢和化学

成分等，揭示中药微生态结构的形成及其变化规

律与药材品质、效用之间的关系[7]。关于道地药

材银柴胡的相关研究刚刚起步，刘王锁等[8]最近

研究表明，存在于银柴胡根中的内生菌群落影

响了药材的质量和产量，与药材有效成分及产

量呈显著正相关的内生菌较多，但关于不同栽

培年限银柴胡根际土壤微生物群落结构变化及

其微生物群落与土壤理化性质、药材质量之间

的关系少见研究报道。为此本研究以宁夏道地

产区人工栽培银柴胡为研究对象，采用高通量

测序技术对不同种植年限的银柴胡根际土壤微

生物群落特征进行分析，并探究不同种植年限

银柴胡根际土壤微生物与土壤性质、药材有效

成分的关系，为银柴胡人工栽培及种植基地的

规范化建设提供理论依据。 

1  材料与方法 
1.1  研究区概况和样品采集  

研究区域位于宁夏回族自治区吴忠市同心县预

旺镇青羊泉村(106°31′–116°33′E, 36°81′–36°83′N)，
该区域海拔 1 572–1 590 m，年均气温 8.78 ℃，

年均降水量 311.15 mm，区域内土壤质地为壤

土。于 2023 年 3 月上旬采集银柴胡 1 年生根际

土(Y1)、2 年生根际土(Y2)、3 年生根际土(Y3)
及 7 年生根际土(Y7)，以同一地区未种植银柴

胡的土壤作为对照(CK)。根际土样采集根据随

机多点混合的原则[9]，每个采集地选取 10 株生长

健康的银柴胡，用抖落法收集根际土，将 10 个

土样混合均匀作为 1 个重复，每个采样点 5 次重

复，共计 25 个样本。将采集的银柴胡根样及根

际土壤样品带回实验室。收集的根际土样，一

部分用于土壤 DNA 提取及后续细菌 16S rRNA
基因和真菌 ITS 测序；另一部分土样自然风干，

用于土壤理化性质的测定。将银柴胡根样放在

通风干燥环境下，自然阴干后粉碎，过 40 目筛，

保存备用。 

1.2  主要试剂和仪器 
芦丁对照品，北京索莱宝科技有限公司；

α-菠甾醇对照品，宝鸡市辰光生物科技有限公

司；DNeasy® PowerSoil® Pro Kit，Qiagen 公司。

数控超声波清洗器，昆山市超声仪器有限公司；

紫外可见分光光度计，北京普析通用仪器有限

责任公司；NanoDrop 2000 超微量分光光度计和

Qubit 4.0 荧光定量仪，Thermo Fisher Scientific
公司。 
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1.3  银柴胡总黄酮和总甾醇含量的测定 
总黄酮(total flavonoids)含量的测定：参照

李振凯等[10]方法，即称取银柴胡粉末 2 g至 50 mL
离心管中，加入 95%的乙醇 25 mL，常温 250 W
超声提取 0.5 h，取上清液后将剩余残渣再加入

95%的乙醇 25 mL，再继续超声 15 min 后取上

清液，将 2 次取得的上清液混合均匀后静置至澄

清作为供试样品溶液，根据亚硝酸钠-硝酸铝-氢
氧化钠比色法，以芦丁作为对照品，在 496 nm
处测定样品的吸光度值，计算各样品中总黄酮

的含量。 
总甾醇(total sterols)含量的测定：称取银柴

胡粉末 0.5 g 置于 25 mL 容量瓶中，加入氯仿   
20 mL，常温 250 W 超声 20 min 后加入氯仿至

刻度线，摇匀后用滤纸过滤。以 α-菠甾醇为对

照品，在 546 nm 处测定样品的吸光度值，计算

各样品中总甾醇含量[11]。 

1.4  土壤理化性质的测定 
土壤理化性质的测定参照鲍士旦 [12]的方

法，pH 采用 pH 计法(水土比为 2.5:1)、可溶性

盐(soluble salt, SS)含量采用质量法(水土比为

5:1)、有机质(organic matter, OM)含量采用重铬

酸钾容量法-外加热法、全氮(total nitrogen, TN)
采用凯氏定氮法、全磷(total phosphorus, TP)采
用 NaOH 熔融 - 钼锑抗比色法、全钾 (total 
potassium, TK)采用 NaOH 熔融-原子吸收分光

光度法、碱解氮(alkali-hydrolyzable nitrogen, AN)
采用碱解扩散法、速效磷(available phosphorus, 
AP)采用 0.5 mol/L NaHCO3 浸提-钼锑抗比色法、

速效钾(available potassium, AK)采用 NH4OAc 浸

提-火焰光度法。 

1.5  土壤 DNA 抽提、PCR 扩增和测序 
采用 DNeasy® PowerSoil® Pro Kit 抽提土壤

样品的总 DNA，DNA 完整性经 1%琼脂糖凝胶

电泳检测合格后，使用 NanoDrop 2000 超微量

分光光度计测定 DNA 的浓度和纯度。细菌 16S 
rRNA 基因的 PCR 扩增引物[13]为 338F (5′-ACT 
CCTACGGGAGGCAGCAG-3′)和 806R (5′-GGA 
CTACHVGGGTWTCTAAT-3′)，平均长度为 468 bp。
真菌 ITS 的 PCR 扩增引物[14]为 ITS1F (5′-CTTG 
GTCATTTAGAGGAAGTAA-3′)和 ITS2R (5′-GC 
TGCGTTCTTCATCGATGC-3′) ，平均长度为

350 bp。PCR 反应体系：5×TransStart FastPfu 缓

冲液 4 μL，dNTPs (2.5 mmol/L) 2 μL，上、下游

引物(5 μmol/L)各 0.8 μL，TransStart FastPfu DNA
聚合酶 0.4 μL，基因组 DNA 10 ng，ddH2O 补足

20 μL。PCR 反应条件：95 ℃ 3 min；95 ℃ 30 s，
55 ℃ 30 s，72 ℃ 45 s，细菌 27 个循环/真菌 35 个

循环；72 ℃ 10 min。对 PCR 产物进行回收和纯

化，并用 Qubit 4.0 对回收产物进行检测定量，随

后送上海美吉生物医药科技有限公司进行测序。 

1.6  序列分析和数据处理 
对原始数据质控拼接后进行聚类，将序列

相似度大于 97%的有效序列定义为一个 OTU，

将所有样本序列数进行抽平。计算 α 多样性指

数并采用 Welch T 检验进行组间差异分析；微

生物群落组成由 Bar 图和 Heatmap 图展示；基

于 bray_curtis 距 离 算 法 进 行 主 坐 标 分 析

(principal co-ordinates analysis, PCoA)，并采用

相似性分析对不同种植年限银柴胡根际土壤微

生物群落结构的差异进行显著性分析；使用

Excel 2019、Origin 2018、IBM SPSS 26 软件对

土壤理化性质和银柴胡有效成分进行数据整理

和 显 著 性 检 验 分 析 ， 利 用 方 差 膨 胀 因 子

(variance inflation factor, VIF)分析，剔除土壤理

化性质中共线性较大的变量(VIF>10)，对剩余

土壤理化性质与门水平上微生物群落组成进行

冗余分析(redundancy analysis, RDA)。最后对不

同种植年限银柴胡根际土壤微生物群落与土壤

理化性质进行相关性分析。 
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2  结果与分析 

2.1  银柴胡根际土壤细菌群落结构变化 
2.1.1  细菌群落 α 多样性 

α 多样性反映群落的物种丰富度和多样性，

ACE 和 Chao1 指数反映群落丰富度，Shannon

和 Simpson 指数反映群落多样性。根际土壤细

菌群落的 ACE 指数、Chao1 指数均表现为 CK

显著高于各种植年限，而各种植年限之间无显著

性差异；Shannon 指数为 CK>Y3>Y7>Y2>Y1，

Simpson 指数为 Y1>Y2>CK>Y7>Y3 (表 1)。结

果表明，相较于 CK 组，种植银柴胡后细菌群

落丰富度和多样性显著下降。随着种植年限的

增加，细菌丰富度无显著性差异，但多样性呈

增加的趋势。 
2.1.2  细菌群落组成分析 

从 25 个不同种植年限银柴胡根际土壤样

本中共获得 10 442 个细菌 OTU，分别隶属于

38 门 113 纲 276 目 444 科 853 属。进一步对不

同年限银柴胡根际土壤中细菌相对丰度排名

前 10 的优势菌门进行了分析，结果见图 1A。从

图 1A 中可见不同种植年限银柴胡根际土壤中

优势细菌均为放线菌门(Actinobacteriota)、变形菌

门(Proteobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)、酸杆

菌门(Acidobacteriota)和拟杆菌门(Bacteroidota)，

相对丰度之和占细菌总序列的 80%以上。相较

于 CK 组，种植银柴胡 1 年后放线菌门、变形

菌门和拟杆菌门的相对丰度显著增加，增幅分

别为 29.79%、20.67%和 52.73%；而绿弯菌门

和酸杆菌门的相对丰度显著降低，降幅分别为

42.25%和 46.45%。2 年生银柴胡优势细菌门的

相对丰度无显著变化。在种植 3 年时，绿弯菌

门的相对丰度显著增加，增幅达 46.94%，而拟

杆菌门显著降低，降幅达 14.03%。在银柴胡种

植 7 年时，放线菌门丰度显著降低，而变形菌

门的相对丰度显著增加。 
相对丰度排名前 15的细菌属如图 1B所示，

在 CK 中，优势细菌属为节杆菌属(Arthrobacter)、
Vicinamibacteraceae 科未分类属(Norank_f__ 
Vicinamibacteraceae)、JG30-KF-CM45 科未分

类属(Norank_f__JG30-KF-CM45)、芽单胞菌科

未分类属(Norank_f__Gemmatimonadaceae)、
Vicinamibacterales 目未分类属(Norank_f__norank_ 
o__Vicinamibacterales)、红色杆菌属(Rubrobacter)、
Gaiellales 目未分类属(Norank_f__norank_o__ 
Gaiellales)，相对丰度之和占总序列的 24.76%。

在种植银柴胡后，优势细菌属及相对丰度随种植

年限增加发生了不同改变，其中 1 年生和 2 年生

银柴胡根际土壤中节杆菌属、列舍瓦列氏菌属

(Lechevalieria)、克里贝拉属(Kribbella)、类诺 
 
表 1  不同种植年限银柴胡根际土壤细菌群落的 α 多样性指数 
Table 1  Alpha diversity index of bacterial community in rhizosphere soil of Stellaria dichotoma L. var. 
lanceolata Bge. planted for different years 
Item ACE index Chao1 index Shannon index Simpson index 
CK 4 055.35±199.04a 3 919.23±123.94a 6.54±0.07a 0.007 2±0.002 5b 
Y1 3 064.89±78.35b 2 899.29±67.62b 6.13±0.04c 0.010 1±0.000 9a 
Y2 3 130.63±88.96b 2 954.85±79.28b 6.17±0.09c 0.009 7±0.001 9a 
Y3 3 079.88±110.08b 2 952.22±125.09b 6.28±0.02b 0.006 8±0.000 4b 
Y7 2 968.74±32.72b 2 849.76±32.49b 6.27±0.06b 0.006 9±0.001 6b 

同列数值后的不同小写字母表示差异显著. 下同 
The different lowercase letters after the same column value indicate significant difference. The same below. 
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图 1 银柴胡根际土壤细菌在门(A)和属(B)水平上的相对丰度 
Figure 1  The relative abundance of bacteria in rhizosphere soil of Stellaria dichotoma L. var. lanceolata 
Bge. at the level of phylum (A) and genus (B). 
 
卡氏菌属(Nocardioides)和 Chloroplast 目未分类

属 (Norank_f__norank_o_Chloroplast)等菌属为

优势细菌属；而在 3 年生银柴胡根际土壤中，

Norank_f__JG30-KF-CM45、链霉菌属(Streptomyces)
的相对丰度显著升高并成为优势菌属；在 7 年

生银柴胡根际土壤中，列舍瓦列氏菌属、克里贝

拉属和 Norank_f__norank_o_Gaiellales 的相对丰

度显著降低，而 Norank_f__norank_o_Chloroplast、
鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)和分枝杆菌属

(Mycobacterium)成为优势菌属。 
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2.1.3  细菌群落主坐标分析 
采用 bray_curtis 距离算法进行主坐标分析，

并采用相似性分析进行组间差异检验。主坐标

分析揭示了微生物群落的组间和组内差异，如

图 2 所示，Y1、Y2、Y3 聚集，与 Y7 均在 PC1
轴左侧但距离较远，而 CK 与各年限沿 PC1 轴

明显分开。说明种植银柴胡后土壤细菌群落结构

变化较大，并且种植 7 年与 1、2、3 年银柴胡根

际土壤细菌群落结构不同。 

2.2  银柴胡根际土壤真菌群落结构变化 
2.2.1  真菌群落 α 多样性 

如表 2 所示，相较于 CK 组，种植银柴胡

后根际土壤真菌的丰富度增加，种植 7 年时多

样性水平与 CK 相近；随种植年限的增加，真

菌的丰富度和多样性均呈增加的趋势，7 年生

显著高于其他种植年限。 
2.2.2  真菌群落组成分析 

从 25个银柴胡根际土壤中一共获得 2 274个

真菌 OTU，分别隶属于 13 门 39 纲 95 目 217 科

479 属。如图 3A 所示，对 CK 及 4 个不同种植

年限银柴胡根际土壤中真菌丰度排名前 10 的优

势菌门进行分析。不同种植年限银柴胡根际土

壤中优势真菌均为子囊菌门(Ascomycota)、担子

菌门(Basidiomycota)、被孢霉门(Mortierellomycota)、
Unclassified_k__fungi 和壶菌门(Chytridiomycota)，
相对丰度之和占真菌总序列的 90%以上。其中，

子囊菌门的相对丰度无显著性变化。担子菌门 

 
 
图 2  不同种植年限银柴胡根际土壤细菌群落主

坐标分析 
Figure 2  Principal co-ordinates analysis of bacterial 
community in rhizosphere soil of Stellaria dichotoma 
L. var. lanceolata Bge. planted for different years. 

 
变化幅度较大，相较于 CK 组，担子菌门在种

植银柴胡 1 年后显著升高，在种植 2 年和 3 年

后显著降低，而在 7 年后又显著升高。被孢霉

门的相对丰度在第 3 年显著高于其他年限。

Unclassified_k__fungi 和壶菌门在 CK 中显著高

于其他种植年限。 
相对丰度排名前 15 的真菌属如图 3B 所

示，优势真菌为赤霉属(Gibberella)、链格孢属

(Alternaria)、枝顶孢属(Acremonium)、镰刀菌属

(Fusarium)、毛壳菌属(Chaetomium)、刺孢属 

 
表 2  不同种植年限银柴胡根际土壤真菌群落 α 多样性指数 
Table 2  Alpha diversity index of fungi community in rhizosphere soil of Stellaria dichotoma L. var. 
lanceolata Bge. planted for different years 
Item ACE index Chao1 index Shannon index Simpson index 
CK 562.25±78.71c 532.09±57.63c 4.30±0.11a 0.037 2±0.007 2c 
Y1 666.14±28.19b 667.45±39.19b 3.97±0.13b 0.048 2±0.005 8bc 
Y2 644.39±31.56b 632.98±27.93b 3.84±0.16b 0.079 8±0.019 6a 
Y3 626.44±36.83b 616.48±33.12b 3.91±0.14b 0.057 3±0.007 0b 
Y7 730.66±25.44a 730.64±28.00a 4.17±0.03a 0.035 8±0.001 1c 
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图 3  银柴胡根际土壤真菌在门(A)和属(B)水平上的相对丰度 
Figure 3  The relative abundance of fungi in rhizosphere soil of Stellaria dichotoma L. var. lanceolata Bge. 
at the level of phylum (A) and genus (B). 
 
 

(Phaeomycocentrospora)和被孢霉属(Mortierella)
等菌属，在各年限中，相对丰度差异较大。1 年生

和 2 年生优势真菌属变化趋势相近，在第 3 年时，

链格孢属和刺孢属等真菌属的相对丰度下降，而

被孢霉属在第 3 年时显著高于其他年限，成为优

势菌属。相较于第 3 年，第 7 年毛壳菌属、被孢

霉属的相对丰度下降，而链格孢属、刺孢属、亚

隔孢壳科未分类属(Unclassifid_f__Didymellaceae)、
曲霉菌属(Asperigillus)、帚枝霉属(Sarocladium)、
异茎点霉属(Paraphoma)和 Unclassified_k__fungi
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的相对丰度升高。 
2.2.3  真菌群落主坐标分析 

如图 4 所示，同一种植年限的 5 个重复在真

菌群落中较好地聚合，表明分析结果较好。7 年

生银柴胡根际土壤中真菌群落与其他年限能明

显区分开，1、2、3 年生银柴胡根际土壤中真

菌群落距离较近，说明随种植年限的增加，在

第 7 年时真菌群落结构变化较大。 

2.3  银柴胡根际土壤微生物群落与土壤理

化性质的相关性分析 
2.3.1  银柴胡根际土壤的理化性质 

由表 3 可知，采样地的土壤均呈碱性

(pH≥8.0)，在 CK 组中 pH 值显著高于种植银柴

胡组，并且随种植年限的延长呈增加趋势。但

有机质、全氮、全磷、碱解氮、速效磷及速效

钾的含量随种植年限呈波动性变化，种植 7 年

时上述各项指标含量均低于对照和其他年限；

可溶性盐和全钾含量在各组间无显著性差异。 
2.3.2  银柴胡根际土壤细菌群落与土壤理化性

质之间的关系 
对细菌 RDA 分析结果如图 5A 显示，前 2 个

排序轴共解释了变异的 60.15% (RDA1: 48.63%, 
RDA2: 11.52%)，能较好地反映银柴胡土壤理化 

 
 
图 4  不同种植年限银柴胡真菌群落主坐标分析 
Figure 4  Principal co-ordinates analysis of fungi 
community in rhizosphere soil of Stellaria 
dichotoma L. var. lanceolata Bge. planted for 
different years.  
 
因子与细菌门水平的相互关系。结果表明 pH 
(R2=0.674, P=0.001)、AN (R2=0.490, P=0.001)、
TP (R2=0.275, P=0.031)与土壤细菌落群结构有

显著相关性，pH 与放线菌门、变形菌门、拟杆

菌门呈负相关，与绿弯菌门、酸杆菌门呈正相

关，AN、TP 与变形菌门、拟杆菌门呈负相关，

与放线菌门呈正相关。 
 
表 3  不同种植年限银柴胡土壤理化性质 
Table 3  Soil physicochemical properties of rhizosphere of Stellaria dichotoma L. var. lanceolata Bge. 
planted for different years 
Item CK Y1 Y2 Y3 Y7 

pH 8.52±0.07a 7.99±0.06d 8.03±0.01cd 8.07±0.02c 8.19±0.01b 
Soluble salt (g/kg) 0.61±0.21a 0.84±0.21a 0.75±0.14a 0.93±0.13a 0.89±0.28a 
Organic matter (g/kg) 9.67±0.62b 8.54±0.17c 10.98±0.34a 9.15±0.36bc 5.39±0.27d 
Total nitrogen (g/kg) 0.42±0.01ab 0.38±0.01c 0.43±0.01a 0.41±0.01bc 0.24±0.01d 
Total phosphorus (g/kg) 0.75±0.02ab 0.70±0.01cd 0.78±0.02a 0.73±0.01bc 0.68±0.03d 
Total potassium (g/kg) 19.59±3.17a 20.92±1.19a 19.77±1.88a 20.38±0.55a 19.22±0.18a 
Alkali-hydrolyzable nitrogen 
(mg/kg) 

32.42±5.29a 27.87±3.36a 30.19±2.00a 27.82±3.53a 16.23±2.02b 

Available phosphorus (mg/kg) 19.86±0.59a 11.75±0.12b 12.32±0.39b 11.99±0.50b 8.11±0.29c 
Available potassium (mg/kg) 208.75±1.54b 143.10±3.09c 239.06±3.82a 128.28±3.50d 120.54±2.54e 
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图 5  门水平上细菌(A)、真菌(B)群落与土壤理化因子的相关性分析 
Figure 5  Correlation analysis of bacterial (A), fungi (B) communities at the phylum level and soil physical 
and chemical factors.  

 
2.3.3  银柴胡根际土壤真菌群落与土壤理化性

质之间的关系 
对真菌 RDA 分析结果(图 5B)显示，前 2 个

排序轴共解释了变异的 31.93% (RDA1: 19.24%, 

RDA2: 12.69%)。结果表明 pH (R2=0.333, P=0.01)、

AN (R2=0.240, P=0.042)与土壤真菌落群结构呈

显著正相关或负相关，pH、AN 与被孢霉门、

壶菌门、Unclassified_k__fungi 均呈正相关。pH

与担子菌门呈负相关，AN 与子囊菌门呈负

相关。 

2.4  银柴胡根际土壤微生物群落与药材有

效成分的相关性分析 
2.4.1  银柴胡有效成分的含量 

对不同种植年限银柴胡的总黄酮和总甾醇

进行测定，结果表明(图 6)，银柴胡中总黄酮和

总甾醇含量随种植年限的延长均呈先升高后降

低的趋势。其中，3 年生银柴胡总黄酮含量最高，

为 2.39 mg/g，7 年生药材总黄酮含量最低，显著

低于 1 年生和 2 年生样品。此外，3 年生银柴胡

总甾醇的含量为 3.40 mg/g，显著高于其他种植

年限的银柴胡，1 年生样品总甾醇含量最低，

为 2.98 mg/g。 

2.4.2  银柴胡根际土壤细菌与药材有效成分的

相关性 
对不同种植年限银柴胡根际土壤细菌属与

药材有效成分(总黄酮和总甾醇含量)做相关性

分析，结果如图 7 所示，大部分细菌属与银柴胡

有效成分呈正相关关系。与总黄酮含量呈显著正

相关的细菌有拟无枝酸菌属(Amycolatopsis)、芽

生球菌属 (Blastococcus) 和 Norank_f__norank_ 

o__Gaiellales；与总甾醇含量呈显著正相关的细

菌有拟无枝酸菌属、红色杆菌属(Rubrobacter)、

链霉菌属和 TK10 纲的未分类属 (Norank_f__ 

norank_o__norank_c__TK10)。与总黄酮和总甾

醇含量都显著呈正相关的是拟无枝酸菌属。这

些细菌类群可能会影响药材有效成分。 
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图 6  不同种植年限银柴胡总黄酮(A)和总甾醇(B)含量   图中不同小写字母表示不同组间差异显著(P<0.05) 
Figure 6  Contents of total flavonoids (A) and total sterols (B) of Stellaria Radix planted for different years. 
Different lowercase letters in the figure indicate significant differences between different groups (P<0.05). 

 

 
 
图 7  银柴胡根际土壤属水平细菌与药材有效成分的相关性 
Figure 7  Correlation of rhizosphere bacteria in genus-level of Stellaria dichotoma L. var. lanceolata Bge. 
with active components of medicinal materials. *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001. 

 



 
冯璐 等 | 不同种植年限银柴胡根际土壤微生物群落结构变化 4143 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 

2.4.3  银柴胡根际土壤真菌与药材有效成分的相

关性 
如图 8 所示，与银柴胡总黄酮和总甾醇含量都

呈显著正相关的真菌属包括光黑壳属(Preussia)、单
孢囊菌属(Monosporascus)、被孢霉属、青霉属

(Penicillium)、和毛球壳科未定义的属(Unclassified_ 
f__Lasiosphaeriaceae)；只与总黄酮含量呈显著

正相关的真菌属是毛壳属(Chaetomium)，只与

总甾醇含量呈显著正相关的真菌属为小荚孢腔

菌(Sporormiella)。此外，链格孢属、亚隔孢壳科

未分类属(Unclassified_f__Didymellaceae)、丛赤

壳科未定义的属(Unclassified_f__Nectriaceae)、刺
孢属(Phaeomycocentrospora)等真菌属类群与银

柴胡有效成分呈显著负相关。 
 

 
 
图 8  银柴胡根际土壤属水平真菌与药材有效成分的相关性 
Figure 8  Correlation of rhizosphere fungi in genus-level of Stellaria dichotoma L. var. lanceolata Bge. with 
active components of medicinal materials. *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001. 
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3  讨论与结论 
根际土壤微生物是一类生活在植物根系附

近土壤中的微生物群体，包括细菌、真菌、放

线菌等，它们可以通过直接或间接机制刺激植

物生长，改善植物生长环境，有“植物的第二基

因组”之称[15]。微生物群落多样性是评价土壤微

生物结构稳定性和生态功能的重要指标之一[16]。

从本研究结果看，相较于未种植银柴胡的土壤，

种植银柴胡后土壤微生物群落丰富度和多样性

发生了改变，这可能由于植株根系对根际土壤

微生物具有选择性[17]，长期人工种植银柴胡后

根际土壤中细菌和真菌生物种类更加丰富。目

前，16S rRNA 基因已被广泛用作分子标记来分

析微生物组成，但基因组内异质性、分类水平较

低等因素在估计微生物多样性时会造成一定的

偏差。16S rRNA 基因 V3–V4 区因其总体覆盖率

高等优点，常作为微生物研究中的测序靶标，但

Pan等[18]研究发现基于V3–V4区域的扩增子分析

可能会导致微生物多样性被高估 51.7%。本研究

中土壤细菌测序片段为16S rRNA基因V3–V4区，

这可能会高估土壤细菌多样性，从而使观测到

的 OTU 数量偏多。 
本研究发现不同种植年限银柴胡根际土壤

微生物群落中优势菌群较稳定，但相对丰度占

比不同，高通量测序与分析结果显示，各种植

年限根际土壤细菌均以放线菌门的相对丰度最

高，其次是变形菌门、绿弯菌门和酸杆菌门等；

子囊菌门和担子菌门是根际土壤中真菌的相对

丰度占比最大的两个门，这些根际土壤微生物

群落中优势菌群群落组成特征无疑为银柴胡道

地性形成机制研究及道地药材产区选择提供了

借鉴的依据。此外，与刘王锁等[8]报道的银柴

胡内生优势菌组成特征对比发现，银柴胡根际

土壤优势菌群群落与内生菌优势菌一致，由此

推测银柴胡根内生菌可能也来自根际土壤。

Ling 等[19]也曾报道了当归根际土壤中定殖的细

菌可能是内生细菌的主要来源，是否根类药材

都存在这样的规律还有待进一步验证。 
土壤理化性质能反映土壤健康状况及土壤

养分含量，也是导致根际土壤细菌和真菌群落

变化的主要因素[20]。有研究者认为土壤 pH 值

可通过改变酶活性、碳含量和养分有效性等方

式间接影响土壤特性，从而影响土壤微生物的

多样性和组成[21]。本研究对银柴胡土壤根际土

壤微生物群落与土壤理化性质进行相关性分析

发现，土壤 pH 值和解碱氮与微生物群落组成

有很大的相关性。在调查区域内，土壤理化测

定结果表明，种植区土壤为贫瘠的碱性土壤，

在种植银柴胡后，由于人工扰动程度、土壤质

地、降雨量和气温等因素的变化，pH 值、有机

质、全氮、全磷及速效养分等指标均呈现波动

性变化，这些改变进一步引起了根际土壤微生

物群落组成的变化，形成了银柴胡特有的稳定

的优势菌群分布特征。在研究中发现随着银柴

胡种植年限的延长，优势菌群落中变形菌门、

拟杆菌门的相对丰度随着碱解氮、全磷含量的

增加而降低，这与前人的研究结果相反[22]。有

研究者认为土壤中碱解氮含量也影响着真菌的

生存和繁殖，当碱解氮含量逐渐增加时，真菌

数量呈下降趋势[23]。本研究中碱解氮与相对丰

度占比最高的子囊菌门呈负相关，进一步说明

碱解氮是影响土壤真菌群落的重要因素。 
已有研究证实根际土壤微生物可以通过多

种机制提高药用植物有效成分的积累[24]。李振凯

等[25]报道，银柴胡中发现的主要活性成分包括

甾醇类、黄酮类、生物碱类、酚酸类等物质，

其中甾醇和黄酮类次生代谢产物被认为是银柴

胡的主要活性成分。在本研究中，银柴胡总黄

酮和总甾醇含量随着生长年限的增加呈先升高



 
冯璐 等 | 不同种植年限银柴胡根际土壤微生物群落结构变化 4145 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

后降低的趋势，其中 3 年生药材主要有效成分

含量高于其他年限，这与前人研究结果[4]一致。

2020 年版《中国药典》[1]中明确规定：银柴胡

栽培品应在种植后 3、4 年采收。本课题组在前

期调查时发现 7 年生样品种植地块中有些银柴

胡出现烂根现象，这可能对银柴胡中总黄酮和

总甾醇的积累具有不利影响。而且随着种植年

限延长，银柴胡根部木质化程度增加，银柴胡主

要成分可能发生了变化。此外，在黄芪[26]、甘

草[27]等根类药材中也发现采收时间晚于药材采

收期时黄酮含量下降的现象。 
与总黄酮含量呈显著正相关的细菌有拟无

枝酸菌属、放线菌门 Gaiellales 科的未分类属

(Norank_f__norank_o__Gaiellales)和芽生球菌属

(Blastococcus)。有研究者[28-29]认为 Norank_f__ 
norank_o__Gaiellales 菌可以促进枸杞果实中黄

酮类化合物、糖类的积累并抑制烟草成熟期根

腐病的发生。7 年生样品中 Norank_f__norank_ 
o__Gaiellales 的降低可能不利于银柴胡中黄酮

等物质的积累。芽生球菌属(Blastococcus)作为

稀有放线菌属，对植物病害也有一定的抑制作

用[30]。与总甾醇含量呈显著正相关的有拟无枝

酸菌属、链霉菌属(Streptomyces)和红色杆菌属

等细菌类群。 He 等 [31] 研究表明链霉菌属

Streptomyces sp. RerS4 具有产生多种生物活性

化合物的潜力。红色杆菌属(Rubrobacter)对高

辐射、高热等极端环境具有一定的抗性[32]，而

逆境胁迫对药材中某些活性成分的积累有积极

作用，从而提高药材质量[33]。链霉菌属和红色

杆菌属在 3 年生银柴胡的根际土壤中积累，并

且链霉菌属成为优势菌属，说明这 2 类菌群很

可能对 3 年生药材中甾醇等次生代谢物质的积

累有积极作用。与总黄酮和甾醇都具有正相关

的细菌为拟无枝酸菌属(Amycolatopsis)，这与刘

王锁等已报道的结果相似[8]，说明此菌群可能

是影响银柴胡活性成分的主要类群，但还需对

此菌中的关键类群进一步研究。 
与银柴胡主要活性成分呈正相关的真菌属

较多，包括被孢霉属、光黑壳属(Preussia)、青

霉属(Penicillium)等真菌类群。被孢霉属对人参

根茎生长和药用成分人参皂苷的积累有促进作

用，从而提高人参的产量和品质[34]，也能抑制

由镰刀菌引起的病害[35]。3 年生银柴胡根际土

壤中被孢霉属类群可能对药材中黄酮和甾醇的

积累具有积极影响。据报道，光黑壳属具有抗

菌活性，从内生真菌 Preussia sp.中分离得到的

spiropreussione A 具有抑制肿瘤细胞和抗微生

物活性[36]，是一种具有潜在开发利用价值的真

菌。青霉属能够产生生物碱类、萜类和聚酮类

等多种具有生物活性的次生代谢产物[37]。毛壳

属(Chaetomium) CBL9 已被证实是一种来自金

龙胆草(Conyza blinii H. Lév)的能产生类黄酮的

内生真菌，体外实验表明，大孔树脂提取的黄

酮具有优异的抗氧化作用[38]，李艳军等[39]从小

荚孢腔菌属(Sporormiella)真菌中分离得到 9 个

甾类化合物。我们的研究表明只与总黄酮呈显著

正相关的真菌属是毛壳属，只与总甾醇呈显著正

相关的真菌属为小荚孢腔菌属，说明这两个真菌

类群可能会促进银柴胡黄酮和甾醇类的合成。 
尽管这些结果需要进一步的实验去验证，

但我们从银柴胡根际土壤细菌和真菌中初步筛

选了拟无枝酸菌属、被孢霉属等影响银柴胡品

质的关键菌属，这对今后银柴胡的土壤微生物

环境改良具有一定的借鉴意义。 
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