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摘要:【目的】针对三七连作土传病害的生物防治技术研究，探讨其根际土壤微生物多样性与根腐病害的关
联性。【方法】采集三七连作 6 年的健康植株与根腐病植株根际土壤，采用多种培养基进行分离、纯化，并对
分离菌株提取 DNA，用其 16S rＲNA 序列的通用引物进行 PCＲ 扩增，进行 Blast 同源及其系统进化树分析。【结
果】从采集样品中分离出的菌株分布于细菌域(Bacteria)中的 4 个门 (Phyla) 共 40 个属(Genera)，其中从健康
植株组土壤中培养出 179 株菌，分布于 30 个属，以伯克氏菌属(Burkholderia)、节杆菌属(Arthrobacter)、链霉菌
属(Streptomyces)及芽孢杆菌属(Bacillus)为优势菌群;根腐病株组土样共培养出 117 株菌，分布于 29 个属，以罗
尔斯顿菌属(Ｒalstonia———病原菌)、单胞菌属(Sphingomonas)、寡养单胞菌属(Stenotrophomonas)等为优势菌群;
其中黄杆菌属(Flavobacterium)、肠杆菌属(Enterobacter)的分离菌株仅从病株组土壤中分离到;发现其可能新种
5 株;健康组与根腐病组土壤 EC 值及各元素离子浓度差异明显(P ＜ 0. 05)，健康组土壤中的优势微生物种群分
布与土样中的 EC 值、NO －

3 、SO
2 －
4 、CO

2 －
3 、K

+及全盐量呈负相关关系(显著度 P ＜ 0. 01)。【结论】研究表明，诱导
三七连作土传病害的发生，除病原菌作用影响外，还与土壤理化性质和土壤微生物的种群结构及其优势微生物
的种群比例具有密切的关联性，特别是土壤中有益微生物(Burkholderia，Bacillus，Streptomyces 等)的丰度，对评
价三七土壤健康状况及病害防治预报具有重要的指导意义。
关键词:三七，根腐病害，土壤微生物，多样性分析，土壤理化性质
中图分类号:Q938. 1 文章编号:0001-6209(2015)02-0205-09

三七［Panax notoginseng (Burk． ) F． H． Chen］
为五加科人参属植物，是我国名贵地道中药材，主产
于云南，广西及四川等地有少量栽培［1 － 2］。三七是
性喜温暖阴湿的多年生植物，通常采用免耕阴蔽的
栽培方式，因连年大面积单一种植，导致土壤连作障
碍因素日益突出，特别是土传根腐病害严重，因根腐
病害的常年损失达 5% － 20%，严重的达 70% 以

上，成为制约三七产业持续发展的重要屏障［3 － 4］。
土壤系统不健康的一个重要表征是土传病害的爆
发，这是土壤微生物群落结构失衡和微生态环境恶
化的结果［5 － 6］，土壤微生物是影响土壤生态过程的
一个重要因素，土壤微生物结构稳定和功能多样性
对维持土壤系统健康起着重要的作用［7 － 8］，其活性
可作为土壤肥力评价的参考指标之一，同时也是土
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壤自净能力评价的一个重要指标［9 － 10］。土壤微生
物作为土壤有机质和养分转化与循环的动力，直接
关系到土壤养分的有效性［11］。近年来，将土壤微生
物群落结构组成作为土壤质量健康与否的生物学诊
断指标研究已备受关注［10 － 12］。

目前对于三七连作障碍的研究侧重于从土壤理
化性质和土壤供肥性能等方面研究［13 － 14］，而结合土
壤微生物种群结构及其多样性与连作障碍互作影响
方面的研究鲜见报道。土壤微生物的多样性和群落
结构变化在一定程度上反映了土壤的质量［15］，而土
壤微生物结构和活性的稳定性取决于微生物多样
性［16］。本文针对三七连作障碍土壤根腐病害的生
物防治技术，采用现代分子生物技术的研究方法，对
比研究根际土壤理化性质与微生物区系及多样性分
布与根腐病害的关联性，为三七种植土壤质量评价
及其连作障碍土壤的生物修复方面提供指导依据。

1 材料和方法

1. 1 材料
1. 1. 1 土壤样品采集:样品于 2013 年 8 月 9 日采
集于文山州丘北和砚山三七集中种植区的二年生长
期的三七园地土壤，采样区已连续种植三七 6 年，由
于多年连作，三七园地土壤供肥性能及土传病害等
障碍因素突出。按三七健康株组与根腐病组土壤编
号，分别采集植株根系附着土装入自封保鲜袋，样品
编号为健康株组土样 YH、QH，根腐病组土样 YB、
QB，每组编号样本 70 － 80 株根系附着土混匀。
1. 1. 2 主要试剂和仪器:配制培养基试剂均为国
产分析纯试剂;dNTPs、Taq 酶、引物 PA、PB 等购自
上海生工生物工程技术服务有限公司;DNA Marker
购自 TaKaＲa 宝生物工程有限公司。电泳仪购自
Bio-Ｒad 公司;PCＲ 仪购自德国 Biometra 公司;28℃
恒温培养箱购自上海精宏实验设备有限公司(GNP-
9050 型)。
1. 1. 3 分离培养基:高氏一号琼脂培养基;牛肉膏
蛋白胨培养基;淀粉-酪蛋白培养基(MS5);淀粉-纤
维素培养基(T3);国际链霉菌计划培养基 4( ISP4);
马铃薯浸汁培养基( PDA);马丁氏琼脂培养基;察
氏琼脂培养基。pH 值为 5. 5 － 6. 0。
1. 2 菌种分离采用平板梯度稀释法

2. 0 g 新 鲜 土 样 加 入 20. 0 mL 无菌水，室

温，150 r /min 摇匀 45 min，使土样分散。取 1 mL 加
入 9. 0 mL 无菌水，连续稀释 3 次。取 100 μL 样品
液均匀涂布在分离培养基上。28℃培养 4 d，同一土
样的分离培养基根据菌落形态、大小、颜色去重复
后，进行平板菌落计数、挑单菌落在 ISP2 琼脂培养
基上画线纯化，纯化后菌株用于后续实验。
1. 3 分离菌株的基因组提取
1. 3. 1 菌体 DNA 的提取:参照徐平、冯广达、袁小
凤等［16 － 19］的方法进行。
1. 3. 2 16S rＲNA 基因扩增:16S rＲNA 基因扩增，
正向引物:5'-CAGAGTTTGATCCTGGCT-3'; 反向引
物:5'-AGGAGGTGATCCAGCCGCA-3'。PCＲ 扩增条
件:94℃ 5 min;94℃ 1 min，55℃ 1 min，72℃ 1 min
30 s，32 个循环;72℃ 10 min。
1. 4 16S rＲNA 基因测序及系统进化分析

16S rＲNA 基因的 PCＲ 产物由上海生工生物工
程技术服务有限公司完成测序，测序所得结果用
Blast 软件在 GenBank / EMBL /DDBJ 等数据库结合
EzTaxon server 软件在其生效发表种数据库中进行
相似性搜索。选取同源性比较高的典型菌株的
16S rＲNA基因序列作为参比对象，用 Clustal-X 软件
进行多重序列比对，利用 MEGA 5. 1 软件，采用邻接
法(Neighbor Joining Method) 进行系统进化树构建，
使用生态学多样性统计工具中的 PAST 软件来对其
三七健康土壤与根腐发病土壤的原核微生物类群进
行主成分及聚类分析(PCA)［20］。
1. 5 土壤理化指标检测:

分别把健康株组 (YH、QH) 和根腐病组 ( YB、
QB)土壤样品放置于室内通风阴干，磨细，过 100 目
筛子，取出 50 g 风干土与 250 mL 去离子水(1 ∶ 5水
土比)经过浸泡和振动使土壤盐分充分溶解后，进
行土壤盐分离子元素的测定。Ca2 + 用 0. 01mol / L
的 EDTA 二钠盐滴定法;CO3

2 －用双指示剂滴定法;

Cl －用 0. 025 mol /L 的 AgNO3 滴定;NO3
－ 用酚二磺

酸比色法;SO4
2 －用 EDTA 间接络合滴定;K +用火焰

光度计测定;全盐含量用烘干法测定;土壤 EC 值用
LF91 型电导率仪测定［21］。

2 结果

2. 1 三七根际土壤各类微生物区系差异
采用牛肉膏蛋白胨、MS5、T3、ISP4、PDA、马丁
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氏及高氏等培养基，分别对三七健康组和根腐病组
土壤中的微生物进行培养分离，经纯化、形态去重复
后共分到 296 个菌。从表 1 看出，植株健康组 YH
和 QH 土壤中微生物总菌株数分别为 99 株、80 株，
植株根腐病组 YB 和 QB 土壤中的微生物总菌株数
则分别为 53 株、64 株;从细菌、放线菌与真菌的分

布比例来看，健康组土壤中放线菌与总菌株比例均
高于根腐病株土壤，而真菌占总菌株比例则相反，表
现为健康组土壤低于根腐病组土壤，而细菌占总菌
株数比例总体差异不大。因此，植株根腐病组与健
康组土壤中的三大类群微生物区系及其比例方面，
都有不同程度的差异性。

表 1． 三七植株健康组与根腐病组根际土壤微生物群落差异
Table 1． The discrepancy of Microbial Populations in the healthy and blight Panax notoginseng soils

Soil samples
Strains number

Fungi Bacteria Actinomyces
Total number

Percentage /%
Fungi Bacteria Actinomyces

YH 5 56 38 99 5. 05 56. 57 38. 38
YB 9 36 8 53 16. 98 67. 92 15. 09
QH 6 45 29 80 7. 50 56. 25 36. 25
QB 16 39 9 64 25. 00 60. 94 14. 01

2. 2 基于 16S rＲNA 基因系统进化的群落区系分
析

对已分离得到的形态去重复的 296 株菌进行
16(18) S rＲNA 基因测序，剔除重复序列，并构建基
于 16S rＲNA 基因的系统进化树 (图 1)。结果表
明，已分离的 260 株菌(不含真菌株)分布于细菌域
中的 4 个门共 40 个属，并且植株健康组与根腐病组
土壤中的细菌群落区系组成具有明显差异(表 2)。
其中，从植株健康组 YH 和 QH 土壤中分离的菌株
主 要 分 布 于 变 形 菌 门 ( Proteobacteria ) 中 的
Burkholderia， 放 线 菌 门 ( Actinobacteria ) 中 的
Arthrobacter，Streptomyces 以及壁厚菌门(Firmicutes)
中的 Bacillus，没有分离到拟杆菌门 ( Bacteroidetes)
的菌株;而从根腐病组 QB 和 YB 土壤中分离的菌株
主要 分 布 于 变 形 杆 菌 门 ( Proteobacteria ) 中 的
Ｒalstonia，Sphingomonas，放线菌门 ( Actinobacteria)
中的 Arthrobacter 和 壁 厚 菌 门 ( Firmicutes ) 中 的
Paenibacillus 以及拟 杆菌门 ( Bacteroidetes ) 中 的
Chryseobacterium，Pedobacte，Dyadobacter 菌株。因
此，三七健康组与根腐病组土壤中的细菌群落区系
组 成 差 异 主 要 体 现 在: ( 1 ) 变 形 菌 门
( Proteobacteria ) 中 的 Burkholderia，放 线 菌 门
(Actinobacteria) 中的 Arthrobacter，Streptomyces 以及
壁厚菌门(Firmicutes)中的 Bacillus 菌株是健康组土
壤的优势菌群。(2) 变形杆菌门( Proteobacteria)中
的 Ｒalstonia 和 Stenotrophomonas 是根腐病组土壤中
的优势类群。(3) 其他属的菌株在根腐病组和健康
组土壤中的分布差异性不大，但 从其多样性上反映

出健康组土壤比根腐病组土壤丰富。
2. 3 三七根际土壤原核微生物区系属间差异

进一步统计分析三七根际土壤原核微生物区系
属间差异发现:植株根腐病组与健康组土壤，在根系
原核微生物区系属间具有明显差异(表 3)，其中植株
健康组土样培养出 179 株菌，来源于 30 个属;而根腐
病株组土样共培养出 117 株菌，来源于 29 属。在植
株健康组土壤中以伯克氏菌(Burkholderia)、链 霉 菌
(Streptomyces) 及节细菌 (Arthrobacter)为优势菌群;
在根腐病株组土壤中，罗尔斯顿菌 ( Ｒalstonia———
病原菌)，寡养单胞菌 ( Stenotrophomonas )种类较
多。
2. 4 三七根际土壤微生物区系种间差异

将测序结果进行 Blast 同源分析，将其同源性大
于 98% 的菌株，暂定为与其最相似的种，而同源性
大于 90% 而小于 98% 的菌株，暂定为潜在新种。
从表 4 看 出，在 三 七 健 康 组 土 壤 中 发 现 与
Arthrobacter psychrochitiniphilus，Cupriavidus gilardii 最
相近的 3 株分离菌株，其 16S rＲNA 基因同源性低于
98%，为潜在新种，在根腐病组土壤中发现与
Pseudoduganella violaceinigra 最相近的 2 株分离菌
株，其 16S rＲNA 基因同源性也低于 98%，为潜在新
种。在 健 康 植 株 土 壤 中 以 伯 克 氏 菌 属
(Burkholderia)、节杆菌属 ( Arthrobacter)、链霉菌属
(Streptomyces)及芽孢杆菌属(Bacillus)为优势菌群;
根腐病株组以罗尔斯顿菌属 ( Ｒalstonia———病原
菌)、寡养单胞菌属 ( Stenotrophomonas)等为优势菌
群。从表中可以看出，其他属的分离菌株对于三七
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图 1． 三七健康植株与根腐病株根际土壤细菌群落基于 16S rＲNA 基因序列的系统发育树
Figure 1． Neighbour-joining tree constructed showing the phylogenetic relationships among 16S rＲNA gene sequences obtained from the soil samples
from root area of healthy and root rot plants in soil and their closely related sequences downloaded from GenBank． All of bootstrap values over 50 are
shown based on neighbour- joining analyses of 1000 resamples datasets． Bar，0. 05 sequence divergence． The sequence of Methanobacterium
aarhusense DSM 15219T (AY386124) was used as outgroup． Note: red mark indicated strains from the rhizosphere soil of root rot plants; blue mark
indicated strains from the rhizosphere of healthy plants．
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表 2． 三七健康组与根腐病组根际土壤微生物菌株差异
Table 2． The Discrepancy of Microbial Strains in the healthy and blight Panax notoginseng soils

Soil

samples

Strains number

Proteobacteria Firmicutes Actinobacteria Bacteroidetes

Total

number

Percentage / %

Proteobacteria Firmicutes Actinobacteria Bacteroidetes

YH 53 19 27 0 99 53. 53 19. 19 27. 27 0
YB 36 7 8 2 53 67. 92 13. 21 15. 09 3. 77
QH 50 11 19 0 80 62. 50 13. 75 23. 75 0
QB 42 6 12 4 64 65. 63 9. 37 18. 75 6. 25

表 3． 三七健康组与根腐病组根际土壤细菌的属间差异
Table 3． The Discrepancy among microbial intergeneric in the

healthy and blight Panax notoginseng soils

Genera In healthy soil In blight soil
Burkholderia 39 7
Ｒalstonia 2 14
Cupriavidus 9 4
Novosphingobium 2 4
Arthrobacter 25 9
Curtobacterium 2 0
Bacillus 13 6
Sphingobium 1 0
Ｒhodococcus 6 3
Herbaspirillum 1 0
Mesorhizobium 4 0
Leifsonia 1 0
Streptomyces 13 7
Brevundimonas 2 0
Sphingomonas 6 7
Mycobacterium 2 0
Amycolatopsis 2 3
Flavobacterium 0 2
Microbacterium 2 4
Pseudoxanthomonas 2 3
Acinetobacter 3 2
Pedobacter 0 1
Stenotrophomonas 2 13
Variovorax 2 4
Enterobacter 0 3
Comamonas 0 2
Serratia 0 2
Kaistia 1 3
Massilia 6 2
Pseudoduganella 7 1
Pseudogulbenkiania 2 0
Duganella 3 2
Sinomona 5 0
Paenibacillus 4 3
Micrococcus 4 0
Methylobacterium 2 0
Achromobacter 0 1
Delftia 4 1
Dyadobacter 0 2
Bosea 0 2

Total
179 Strain /

30 genera

117 Strain /

29genera

健康土壤和发病土壤来说差异不大。无论是三七健
康植株还是根腐病株土壤，其真菌的种群数均较少，
其中 健 康 植 株 土 壤 中 的 真 菌 主 要 是 展 青 霉
( Penicillium patulum ) 和 绿 色 木 霉 ( Trichoderma
viride)其种群相对少。根腐病植株土壤中的真菌种
群和菌种都相对比较丰富，除了展青霉(Penicillium
patulum)和绿色木霉 ( Trichoderma viride) 主要是尖
孢镰刀菌(Fusarium oxysporum-病原菌)，还有芽枝
孢霉(Cladosporium cladosporioides)。

使用生态学多样性统计工具中的 PAST 软件来
对其三七健康土壤与根腐发病土壤的原核微生物类
群进行主成分及聚类分析的结果如图 2 所示。图中
1 － 17 分别代表健康植株和根腐病植株土壤中分离
得到的菌株的各个属，1 － 17 分别为:Burkholderia，
Arthrobacter， Bacillus， Ｒalstonia， Streptomyces，
Sinomona， Variovorax， Cupriavidus， Micrococcus，
Sphingomonas， Flavobacterium， Massilia，
Stenotrophomonas， Microbacterium， Enterobacter，
Pseudoduganella，Pedobacter。分析结果显示:第 1 和
第 2 主成份(PCA1、PCA2)分别占总变异的 70. 69%
和 19. 12%，所以第 1 和第 2 主成份是变异的主要
来源。并且第一个主成分中的健康组(QH、YH)与
根腐病组(QB、YB)间土壤微生物多样性分布具有
显著的差异性(P ＜ 0. 01)，健康组土样微生物群落
分布均匀，种群相对丰富，尤其是健康组的 1
( Burkholderia )，2 ( Arthrobacter )，3 ( Bacillus )，5
(Streptomyces)均在 PCA1 的正方向;而根腐病组土
样微生物群落分布相对集中，种群数量少，并且根腐
病 土 样 中 的 优 势 菌 群 4 ( Ｒalstonia )，13
(Stenotrophomonas)则只在其负方向;健康植株组
QH 与 YH 土样之间微生物多样性分布差异不明显
(P ＞ 0. 05);根腐病组土样 QB 与 YB 之间的微生物
多样性分布差异也不明显(P ＞ 0. 05)。而健康组和
根腐病组土样中分离得到的微生物类群多样性组成
及其区系分布有明显变化差异。
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表 4． 三七健康组与根腐病组根际土壤微生物区系种间差异
Table 4． The Discrepancy among microbial interspecific in the healthy and blight Panax notoginseng soils

Species Similarity /% In healthy soil In blight soil
Burkholderia dabaoshanensis 99. 25 8 2
Burkholderia stabilis 100 8 0
Burkholderia cepacia 97. 85 4 0
Burkholderia anthina 100 5 0
Ｒalstonia pickettii 99. 7 0 9
Ｒalstonia insidiosa 98. 17 0 7
Arthrobacter nicotinovorans 100 5 4
Arthrobacter alkaliphilus 99. 85 2 0
Arthrobacter humicola 99. 85 3 0
Arthrobacter niigatensis 100 3 0
Arthrobacter psychrochitiniphilus 97. 12 2 0
Arthrobacter defluvi 99. 26 3 0
Streptomyces sioyaensis 99. 25 6 1
Streptomyces cyaneofuscatus 99. 7 7 2
Bacillus safensis 100 7 0
Bacillus tequilensis 99. 8 5 0
Cupriavidus gilardii 97. 05 1 0
Cupriavidus necator 98. 31 5 1
Variovorax boronicumulans 99. 85 1 3
Massilia albidiflava 97. 7 5 0
Novosphingobium rosa 98. 0 2 3
Ｒhodococcus jialingiae 100 4 0
Mesorhizobium amorphae 100 3 1
Sphingomonas asaccharolytica 98. 48 2 4
Mycobacterium boenickei 99. 78 2 0
Microbacterium xylanilyticum 100 1 3
Pseudoxanthomonas japonensis 99. 36 2 3
Stenotrophomonas maltophilia 98. 59 0 4
Stenotrophomonas terrae 99. 83 0 3
Stenotrophomonas rhizophila 99. 25 0 6
Enterobacter amnigenus 100 0 2
Massilia aerilata 97. 69 4 0
Pseudoduganella violaceinigra 97. 73 7 2
Sinomonas flava 98. 8 2 0
Penicillium patulum 100 8 3
Hypocrea virens 100 2 5

图 2． 三七土样样品中原核生物类群分布的 PCA 分析(选择贡献率在 50%以上的分离菌株各属进行 PCA 分析)
Figure 2． The PCA analysis of distribution of prokaryotic microbe groups in Panax notoginseng soil samples． The rates of strains selected for

PCA analysis was more than for 50% in all the isolated microbe．
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2. 5 土壤理化性状的影响
通过对采样 Q 区和 Y 区的植株健康组 ( QH、

YH)和根腐病组(QB、YB)土样的理化性质进行检
测发现:相同区域的土壤样品，其根腐病土壤中的各
元素离子浓度及全盐量和 EC 值均高于健康组土壤
(表 5)，说明植物根区养分累积，根部吸收功能减
弱。经配对 t 检变化差异均达差异性显著水平(P ＜
0. 05);进一步研究发现，健康组土壤中的优势类群

1 ( Burkholderia )、2 ( Arthrobacter )、3 ( Bacillus )、5
(Streptomyces)等的分布与土样中的 EC 值、NO3

－、

SO4
2 －、CO3

2 －、K +、全盐量等呈负相关关系(显著度
P ＜ 0. 01)，而根腐病组土壤中的优势菌群则是跟这
些离子组分呈正相关的关系。说明健康组土壤中的
优势类群的生长受到这些高浓度的离子组分的
影响。

表 5． 三七健康组与根腐病组土壤理化性状检测结果
Table 5． The results of soil physical and chemical properties in the healthy and blight Panax notoginseng soils

Number PH CO3
2 － HCO3

－ CL － SO4
2 － NO3

－ Ca2 + K + Total salt EC value
QH 4. 96 ± 0. 18 0. 26 ± 0. 03 0. 07 ± 0. 01 25. 90 ± 2. 11 624. 50 ± 21. 42 698. 00 ± 33. 21 13. 60 ± 1. 05 79. 60 ± 5. 61 1. 44 ± 0. 56 0. 66 ± 0. 12
QB 5. 23 ± 0. 21 0. 38 ± 0. 07 0. 10 ± 0. 03 43. 10 ± 4. 41 701. 10 ± 18. 61 762. 60 ± 38. 02 23. 80 ± 2. 17 85. 70 ± 6. 87 1. 62 ± 0. 21 0. 81 ± 0. 15
YH 5. 14 ± 0. 20 0. 34 ± 0. 04 0. 11 ± 0. 02 38. 80 ± 2. 89 613. 60 ± 24. 02 574. 20 ± 21. 87 14. 30 ± 1. 33 106. 80 ± 12. 30 1. 35 ± 0. 43 0. 52 ± 0. 09
YB 5. 43 ± 0. 36 0. 41 ± 0. 04 0. 16 ± 0. 04 58. 00 ± 5. 12 697. 90 ± 35. 61 698. 70 ± 19. 86 26. 40 ± 3. 42 112. 30 ± 14. 78 1. 59 ± 0. 22 0. 79 ± 0. 16

CO3
2 －、HCO3

－、CL －、SO4
2 －、NO3

－、Ca2 +、K + :mg /kg;Total salt:g / kg;EC value:ms / cm．

3 讨论

近年来，针对三七连作障碍方面的研究已有相
关的报道［22 － 24］。但从土壤微生物多样性及土壤理
化性质差异变化方面，来反映三七土壤健康状况方
面的研究尚未见报道。通过此次研究，得到以下推
论或结论供商榷:

(1)三七栽培的土壤质量健康与否及其土传根
腐病害的发生蔓延，与该区域土壤原核微生物种群
变化具有密切的关联性。研究发现，三七植株健康
组和根腐病组土壤中的原核微生物群落组成、种群
比例及其种群多样性分布等，均有不同程度的差异
(表 1，表 2);植株健康组土壤比根腐病组土壤中的
原核微生物多样性(特别是植物益生菌和放线菌类
群)更为丰富，其中在健康土壤中是伯克氏菌
( Burkholderia )，链 霉 菌 ( Streptomyces )，节 细 菌
(Arthrobacter)和芽孢杆菌(Bacillus)为优势菌群(表
3，4 )，而 根 腐 病 株 组 土 壤 中 以 罗 尔 斯 顿 菌
( Ｒalstonia———植 物 病 原 菌 )，寡 养 单 胞 菌
(Stenotrophomonas)种类较多;其中无论是健康组还
是根腐病组土壤 Burkholderia，Bacillus 的多样性分
布和放线菌门各个属的多样性分布呈正相关关系，
它们之间存在相互促进生长的协作关系。而
Burkholderia 属类群与放线菌门各属之间如何互相
促进生长，以及 Burkholderia，Bacillus 和 Arthrobacter
等各个属如何协作抑制三七病原菌，Ｒalstonia 是否

会抑制以上几个属的微生物生长等问题则有待于进
一步研究。

(2)在研究中发现了黄杆菌属和肠杆菌属的菌
株仅从根腐发病土壤中分离到，尽管数量较少，但是
这两个属的菌株多报道为致病菌，而健康土壤中并
未分离到，虽然整个分离过程中所有条件都是一致
的，但是否健康土壤中没有这两个属的菌株还有待
于通过改变其分离条件等来进行更深入的研究。

(3)研究发现了土壤中高浓度的盐分(EC 值)
及离子浓度影响着微生物的种群结构及其有益微生
物(Burkholderia，Bacillus，Streptomyces 等)类群多样
性的丰度，但如何受到这些离子组分的抑制及其抑
制机制等方面有待于进一步研究。
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Microbial distribution and 16S rＲNA diversity in the
rhizosphere soil of Panax notoginseng

Xiaoju Lu1，Huilin Guan1* ，Zhengyun Zhang1，Yongcun Ma2，Shukun Tang2
1 Energy and Environment Science College，Yunnan Normal University，Kunming 650092，Yunnan Province，China
2 Yunnan Institute of Microbiology，Yunnan University，Kunming 650091，Yunnan Province，China

Abstract:［Objective］We studied the correlation between the microbial diversity in Panax notoginseng root soil and its

root rot diseases，to find biological control approaches in Panax notoginseng soil borne diseases． ［Methods］We isolated

bacterial strains from the rhizosphere soils of healthy and root rot Panax notoginseng plants that are cultured continuously

for 6 years in Wenshan Ｒegion． After separation and purification，we obtained DNA． On the basis of 16S rＲNA’s general

primer we carried out PCＲ amplification， conducted blast gene similarity and analyzed phylogenetic information．

［Ｒesults］ The isolated bacterial strains distributed to 4 phyla，40 genera of bacteria，179 isolates from the samples of

healthy Panax notoginseng rhizosphere soil belong to 30 genera and Burkholderia，Arthrobacter，Streptomyces and Bacillus

are the dominant microflora． Additionally，117 isolates from the samples of root rot Panax notoginseng rhizosphere soil

belong to 29 genera and Ｒalstonia， Sphingomonas， Stenotrophomonas as the dominant microflora． Among them，

Flavobacterium and Enterobacter were only isolated from the samples of root rot Panax notoginseng rhizosphere soil． At

least 5 isolates are novel species; the ions concentration and electrical conductivity value show distinct discrepancy

between the two groups (P ＜ 0. 05); the microbial amount of dominant species in the healthy soil samples present negative

correlation with electrical conductivity value，the concentration of NO3
－，SO4

2 －，CO3
2 －，K + and total salt (P ＜ 0. 01) ．

［Conclusion］ In addition to pathogen infection，the physical and chemical characteristics，microbial community structure

and the proportion of dominant species are also closely related to notoginseng continuous cropping soil borne disease．

Especially the beneficial microorganisms (Burkholderia，Bacillus，Streptomyces，etc． ) abundance is significant to evaluate

the soil healthy condition and accurately disease control ＆ forecast for Panax notoginseng cultivation．

Keywords: Panax notoginseng，root rot，soil microbes，diversity analysis，physical-chemical characteristics of soil
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