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研究报告 

基于高通量测序的裕民红花根际土壤细菌群落特征分析 

杨美玲  张霞*  王绍明  刘鸯  张丽霞  赵祥 
(石河子大学生命科学学院  新疆 石河子  832000) 

 
 

摘  要：【背景】新疆裕民县是我国最大的红花种植基地，其独特的地理环境和气候条件适合红

花生长且有利于红花良好品质的形成。【目的】探究新疆裕民县山地栽培红花不同生育期的根际

土壤细菌群落及其与环境因子之间的关系，为揭示道地药材“道地性”的本质与规律提供科学依

据。【方法】在 3 块裕民栽培红花样地中分别采取营养生长期与生殖生长期的根际、非根际土壤，

测定其土壤性质，并提取基因组 DNA 对 16S rRNA 基因的 V4 高变区进行 PCR 扩增构建文库，

经过 Illumina HiSeq 高通量测序平台测序后使用生物信息学技术分析土壤细菌的丰富度、多样性

指数和群落结构，然后分析多样性指数与环境因子之间的相关性。【结果】从 36 个红花土壤样品

中共得到 10 303 个细菌操作分类单元(Operational taxonomic unit，OTU)，分属于 47 门 102 纲   

201 目 381 科 738 属 405 种，其中放线菌门(Actinobacteria，32.9%)和变形菌门(Proteobacteria，  

28.7%)是优势菌群。方差分析显示丰富度指数 Chao1 与多样性指数 Shannon 在 4 个样品分组

的细菌群落中无显著差异，而主坐标分析(Principal coordinates analysis，PCoA)和属水平的物

种丰度分布情况表明各样地之间的细菌群落构成差异明显。【结论】经分析，红花根际土壤中

存在大量适应环境变化的细菌，这些细菌的存在可能对红花道地性的形成有积极作用。此外，

土壤性质、植物的生长阶段和根系分泌物可能通过影响红花根际细菌群落来致力于红花道地

性的形成。 
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High throughput sequencing analysis of bacterial communities in 
Yumin safflower 

YANG Mei-Ling  ZHANG Xia*  WANG Shao-Ming  LIU Yang   
ZHANG Li-Xia  ZHAO Xiang 

(College of Life Sciences, Shihezi University, Shihezi, Xinjiang 832000, China) 

Abstract: [Background] Xinjiang Yumin county is the largest safflower planting base of China, its 
unique geographical environment and climatic conditions suitable for the growth and it is beneficial 
to formation of quality of safflower. [Objective] The purpose of this study was to explore the 
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relationship between the bacterial community of safflower rhizosphere soil and its environment 
factors in different growth periods in Xinjiang Yumin hilly area, which may help to provide scientific 
basis for revealing the nature and low of geoherbalism to genuine regional drugs. [Methods] Took 
the rhizosphere soil and bulk soil of the vegetative growth stage and reproductive growth stage in the 
3 sample plots of Yumin cultivated safflower respectively, determined the soil properties and 
extracted the genomic DNA, and then established libraries through PCR amplification of 16S rRNA 
V4 region. Abundance, diversity and structure of soil bacteria were analyzed by bioinformatics 
technology after sequenced by Illumina HiSeq high-throughput sequencing platform. [Results] A 
total of 10 303 operational taxonomic units (OTUs) were obtained from 36 soil samples of safflower, 
and it have identified belonging to 405 species, 738 genera, 381 families, 201 orders, 102 classes,   
47 phyla, in which the Actinobacteria (32.9%) and Proteobacteria (28.7%) were predominant. 
ANOVA analysis showed that there was no significant difference between the richness index Chao1 
and the diversity index Shannon in the bacterial communities of the four group samples. However, 
the principal coordinate analysis (PCoA) and the distribution of species abundances at the level of 
bacterial genus revealed that there were significant differences in the composition of bacteria 
communities between different sample plots. [Conclusion] There are a lot to adapt to the changing 
environment of bacteria in rhizosphere soil of safflower, the presence of these bacteria may have 
positive effects on forming geoherbalism of the safflower. In addition, soil properties, plant growth 
stage and root exudates are the possible factors who committed to form the geoherbalism of 
safflower by effects the rhizosphere bacterial community. 

Keywords: Safflower, High throughput sequencing, Bacterial diversity, Bacterial community 
structure 

菊科红花(Carthamus tinctorius L.)为中国传统

道地药材，经多年临床发现，红花具有扩张血管、

降血压、抗凝血、抗氧化、消炎镇痛和抗肿瘤等药

理作用。红花在全球广泛种植，由于新疆裕民县得

天独厚的地理环境和气候条件适合红花生长并且

有利于红花良好品质的形成，促使该地区每年红花

种植面积均在 10 000 hm2 以上，成为全国最大的红

花种植基地，目前红花也已成为当地农民增收的支

柱产业[1]。 

近年来，研究者对道地药材的根际微生物展开

了初步研究，在以土壤为宿主载体，植物根系与微

生物互相作用而形成的微生态系统中，根际微生物

通过物质循环、能量转换与宿主相互作用改变药用

植物根际土壤酸碱度、氧化还原状况等特性，促进

根际土壤有效养分的转换与储存，加快植物根系对

养分的吸收，从而提高药材的品质，形成道地性药

材[2]。土壤中的微生物在此过程中起非常重要的作

用，因此，对红花道地性及其根际微生物的研究显

得尤为重要。 

随着现代科学技术的发展，具有高通量、高准

确度和低成本优势的高通量测序技术已广泛应用

于根际微生物的研究中，现已成为研究环境微生物

多样性及群落结构差异的重要手段[3-4]。与前人研究

红花根际微生物时使用的平板稀释涂布法、单链构

象多态性(SSCP)和磷脂脂肪酸(PLFA)法相比，高通

量测序技术能更真实全面地反映微生物的群落结

构和多样性[5]。本研究采用高通量测序技术分析新

疆裕民县山地红花不同生长发育期的根际土壤细

菌群落结构，旨在系统了解其细菌多样性，探讨细

菌群落与植物生长阶段、土壤环境因子的关系，从

而为揭示道地药材“道地性”的本质与规律提供科学

依据。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

本次研究对象为新疆裕民县山地的栽培红花，

共选取 3 块样地(记为样地 1、样地 2、样地 3)，地

理坐标与海拔高度分别为 82°79′46′′E，46°11′19′′N，
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1 112 m；82°69′76′′E，46°06′42′′N，1 182 m；

82°68′54′′E，46°02′93′′N，1 203 m，属大陆性干旱

气候，年平均气温 6.5 °C，无霜期 156 d 左右，年

降水量为 279.5 mm，且在耕作与植物生长过程中未

施用任何肥料。 

1.2  样品采集 

2016 年 6 月 18 日与 2016 年 7 月 26 日在这     

3 块样地分别采集红花营养生长期根际(记为 VR，

所采样品分别记为 V1R、V2R、V3R)、非根际(VB，

所采样品分别记为 V1B、V2B、V3B)土壤样品与生

殖生长期根际(RR，所采样品分别记为 R1R、R2R、

R3R)、非根际(RB，所采样品分别记为 R1B、R2B、

R3B)土壤样品。根际土壤取样采用“抖根法”：先将

植物根系从土壤中挖出，抖掉与根系结合松散的土

壤，收集与根系紧密结合在 0−4 mm 范围的土壤作

为根际土壤，在采集根际土旁选取没有植物生长的

位置采集与根际土相同深度的土壤作为非根际土

壤样品。采集红花根际与非根际土壤样品均按“S”

形采样方法，随机选取 5 个点混合样品，取样过程

中去除凋落物等有机质。取回鲜土后立即过 20 目

筛并分为两份，一份保存于−80 °C，用于 DNA 提

取和高通量测序；另一份风干保存，用于测定土壤

性质。 

1.3  土壤性质的测定 

风干后的土壤样品进行以下性质分析：pH、电

导率、含水率、有机质、全钾、全氮和全磷。土壤

性质的测定参考鲍士旦《土壤农化分析》中的测定

方法[6]，pH 和电导率使用奥豪斯测试笔测定，全氮

采用半微量开氏法测定，全钾采用火焰光度法测

定，全磷采用 HClO4-H2SO4 法测定，有机质使用外

加热法测定。每个土壤指标设置 3 个重复，使用

SPSS 19.0 统计学分析软件对土壤性质进行单因素

方差分析。 

1.4  细菌 16S rRNA 基因测序 

1.4.1  基因组 DNA 的提取和 PCR 扩增 

采用 CTAB 法对样品的基因组 DNA 进行提取，

之后利用琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 的纯度和浓度，

取适量的样品于离心管中，使用无菌水稀释样品至

1 ng/μL，每个样品做 3 个重复。以稀释后的基因组 

DNA 为模板，使用带 Barcode 的特异引物 515F 

(5′-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3′) 和 806R 

(5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)对 16S rRNA

基因的 V4 高变区片段进行 PCR 扩增。PCR 反应体

系：2×Phusion Master Mix 15 µL，2 µmol/L Primer

各 3 µL，1 ng/µL 基因组 DNA 7 µL，ddH2O 2 µL。

PCR 反应条件：98 °C 1 min；98 °C 10 s，50 °C 30 s，

72 °C 30 s，30 个循环；72 °C 5 min。PCR 产物使

用 2%浓度的琼脂糖凝胶进行电泳检测，对目的条

带使用 QIAGEN 公司提供的胶回收试剂盒回收产

物后进行纯化。使用 TruSeq® DNA PCR-Free Sample 

Preparation 建库试剂盒进行文库构建，构建好的文

库经过 Qubit 和 Q-PCR 定量，文库合格后，使用

Illumina HiSeq2500 PE250 进行上机测序。 

1.4.2  生物信息处理 

根据 Barcode 序列和 PCR 扩增引物序列从下机

数据中拆分出各样品数据，截去 Barcode 和引物序

列后使用 FLASH (v1.2.7)对每个样品的 Reads 进行

拼接、过滤、去除嵌合体序列，得到有效数据；使

用 UPARSE (v7.0.1001)将有效序列按照 97%的一致

性聚类成为 OTU (Operational taxonomic unit)，根据

OTU 聚类结果，一方面用 Mouthor 方法与 SILVA

的 SSUrRNA 数据库对每个 OTU 的代表序列做物种

注释，获得分类学信息和各样本在各分类水平上的

群落组成，用 MUSCLE (v3.8.31)软件进行快速多序

列比对后，对样品的数据进行均一化处理。同时，

使用 QIIME (v1.7.0)软件进行 OTU 丰度、Alpha 多

样性计算，以得到样品内物种丰富度和均匀度信

息。使用 R (v2.15.3)软件绘制 PCoA 图，然后进行

多样性指数与环境因子的相关性分析，得到对群落

变化影响较大的环境因子。测序与信息分析由北京

诺禾致源科技股份有限公司完成。 

1.4.3  主要试剂和仪器 
Phusion® High-Fidelity PCR Master Mix with 
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GC Buffer，New England Biolabs 公司；QIAquick Gel 

Extraction Kit，QIAGEN 公司；GeneJET 胶回收试

剂 盒 ， Thermo Scientific 公 司 ； TruSeq® DNA 

PCR-Free Sample Preparation、HiSeq2500 PE250 仪

器，Illumina 公司。 

2  结果与分析 

2.1  土壤性质分析 

在 SPSS 统计学软件中使用 Duncan 分析法对红

花各样地土壤样品的土壤性质进行单因素方差分

析，结果如表 1 所示。从表 1 可以看出，土壤 pH

除在 V1B 与 R2B、V3R、R2R、R1B 中无显著差异

(P>0.05)外，在其他各组样品之间均存在显著差异

(P<0.05)；含水率在 V1B 与 V2B 之间、R1R 与 R3R、

R1B 彼此间无显著差异(P>0.05)，此外在其他各样

品组之间差异显著(P<0.05)；电导率在 V1R、V2R、

V3R、R3B 样品组之间和 V3B、R1R、R2R 样品组

之间无显著性差异(P>0.05)，而电导率在其他样品

组之间皆存在显著性差异(P<0.05)；全钾含量除在

R2R、R3R 与 V2R、V3R、V3B、R2B 之间存在显

著性差异外(P<0.05)，与其他各样品组间无显著差

异(P>0.05)，且其他各样品组之间也无显著差异

(P>0.05)；此外，其他土壤性质在各样品组之间的

分布情况也不相同，具体情况见表 1。 

2.2  细菌多样性指数分析 

物种多样性是衡量群落生物组成的重要指标，

用来反映群落内物种的多少，能够客观地比较各样

品的相似性及差异性。36 个土壤样品的高通量测序

共获得 2 694 274 条高质量序列，平均长度为   

253.22 bp。以 97%相似度划分，共得到 10 303 个

OTU。表 2 为红花土壤细菌丰度和多样性的单因素

方差分析结果，从表 2 中得知各样品文库的覆盖率

(Coverage)均大于 98.47%，说明各样地的微生物物

种信息得到了充分的体现，本次测序结果能够代表

裕民县山地红花土壤细菌群落的真实情况。从表 2

中发现丰富度指数 Chao1、多样性指数 Shannon、样

品覆盖率 Coverage 在各组样品之间不存在显著差异

(P>0.05)，说明两个生长阶段及各样地之间的红花土

壤微生物的丰富程度和多样性情况基本一致。 

 
 
表 1  红花各样品分组的土壤性质(平均值±标准误差) 
Table 1  Soil properties of different sample groups of safflower (mean±SE) 

样品分组 

Group name 
pH 

EC 
(μs/cm) 

SM 
(%) 

TN 
(g/kg) 

TK 
(g/kg) 

TP 
(g/kg) 

OM 
(g/kg) 

V1R 7.47±0.008 8i 134.43±0.52e 15.28±0.14e 1.92±0.09ab 62.22±0.66abc 0.18±0.027 0de 33.84±1.80ab 

V2R 7.77±0.006 7e 139.07±0.69e 18.53±0.09b 1.79±0.21abc 63.29±1.54ab 0.18±0.013 4d 31.54±0.65abc

V3R 7.99±0.005 8c 139.33±0.17e 16.16±0.09d 1.17±0.05de 64.60±0.95ab 0.23±0.027 5cd 34.56±2.49a 

V1B 7.95±0.003 3d 202.33±1.20b 17.37±0.06c 1.60±0.17bcd 64.03±1.34ab 0.10±0.004 0e 28.17±1.28abc

V2B 7.74±0.006 7f 180.27±0.30c 17.37±0.10c 1.12±0.14e 62.22±0.44abc 0.22±0.062 6cd 19.59±1.99de 

V3B 7.64±0.003 3g 108.37±0.32f 10.38±0.08f 0.64±0.07f 65.34±2.47a 0.18±0.020 0d 11.39±2.09f 

R1R 8.16±0.003 3a 117.10±11.47f 9.47±0.02g 1.78±0.05abc 62.44±0.92abc 0.34±0.009 3ab 26.71±2.57bc 

R2R 8.01±0.006 7c 107.30±0.31f 8.03±0.04i 2.17±0.32a 59.39±0.86c 0.28±0.021 5bc 25.02±3.41cd 

R3R 7.72±0.003 3h 82.00±0.15g 7.70±0.03g 1.80±0.24abc 59.51±0.23c 0.37±0.008 7a 28.83±1.04abc

R1B 8.01±0.011 5c 241.67±0.33a 9.31±0.06g 1.33±0.09cde 62.17±1.39abc 0.32±0.005 8ab 25.30±1.83cd 

R2B 7.96±0.008 8d 151.53±0.35d 26.33±0.04a 1.62±0.06bcd 64.06±0.38ab 0.28±0.030 3bc 18.28±3.96de 

R3B 8.05±0.003 3b 144.03±0.20de 8.77±0.10h 0.86±0.01ef 61.25±0.25bc 0.37±0.001 8a 13.07±1.04ef 

注：EC：电导率；SM：含水率；TN：全氮；TK：全钾；TP：全磷；OM：有机质. 同列不同小写字母表示不同样品分组之间差异

显著(P<0.05). 

Note: EC: Conductivity; SM: Moisture content; TN: Total nitrogen; TK: Total potassium; TP: Total phosphorus; OM: Organic matter. 
Different lowercase letters within the same column indicate significant differents between different sample groups (P<0.05). 
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表 2  裕民县山地红花根际土壤细菌丰度与多样性(平均值±标准误差) 
Table 2  Abundance and diversity of bacteria in rhizosphere soil of Yumin mountain safflower (mean±SE) 

样品分组 

Sample group 

丰富度指数 

Chao1 

多样性指数 

Shannon 

覆盖率 

Coverage (%) 
V1R 3 679.36±526.43a 9.23±0.36a 98.57±0.28a 
V2R 3 694.84±488.61a 9.32±0.27a 98.70±0.26a 
V3R 3 781.94±395.61a 9.34±0.30a 98.60±0.15a 
V1B 3 946.04±475.28a 9.54±0.29a 98.47±0.24a 
V2B 4 081.27±404.14a 9.56±0.28a 98.47±0.15a 
V3B 3 970.32±392.96a 9.34±0.27a 98.47±0.19a 
R1R 3 831.38±378.24a 9.45±0.22a 98.50±0.20a 
R2R 3 797.45±380.06a 9.22±0.29a 98.57±0.15a 
R3R 3 842.13±375.80a 9.50±0.23a 98.60±0.21a 
R1B 3 536.13±244.72a 9.38±0.21a 98.70±0.12a 
R2B 3 729.85±267.67a 9.17±0.25a 98.57±0.09a 
R3B 3 471.60±47.54a 9.29±0.11a 98.77±0.03a 

注：同列不同小写字母表示不同样品分组之间差异显著(P<0.05). 

Note: Different lowercase letters within the same column indicate significant differents between different sample groups (P<0.05). 
 

2.3  细菌群落结构分析 

36 个红花土壤样品的 10 303 个 OTU 分属于

47 门 102 纲 201 目 381 科 738 属 405 种。图 1 为    

3 个样地不同生长阶段根际与非根际土壤细菌门水

平下的分类，各土壤样品间的细菌群落组成相似，

除了未确定种属的其他菌类，相对丰度较高的前  

10 个菌门分别为放线菌门(Actinobacteria，32.9%)、

变 形 菌 门 (Proteobacteria ， 28.7%) 、 厚 壁 菌 门

(Firmicutes，9.0%)、酸杆菌门(Acidobacteria，8.0%)、

芽单胞菌门(Gemmatimonadetes，6.2%)、绿弯菌门

(Chloroflexi ， 3.0%) 、 拟 杆 菌 门 (Bacteroidetes ，

2.8%)、奇古菌门(Thaumarchaeota，2.0%)、疣微菌

门 (Verrucomicrobia ， 2.3%) 、 浮 霉 菌 门

(Planctomycetes，1.9%)。由图 1 得知，变形菌门

和放线菌门是裕民县山地红花土壤的优势菌群，且

各样地土壤样品的相对丰度之间存在差异。 

图 2 为红花不同生长阶段根际与非根际土壤细

菌属水平上的物种聚类热图，图中展示的是相对丰

度排名前 35 的菌属，红蓝色代表菌属的丰度，越

偏向红色丰度越高，越偏向蓝色丰度越低。进一步

从属水平研究发现，不同生长阶段乃至不同样地之

间的细菌群落丰度差异明显，由图 2 可知，V1R 中

丰度较大的属有鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)、

乳酸菌属(Lactobacillus)、布鲁氏菌属(Brucella)、叶 

杆菌属(Phyllobacterium)、根瘤菌属(Rhizobium)、

Bosea、慢生根瘤菌属(Bradyrhizobium)、藤黄色杆

菌属(Luteibacter)和气单胞菌属(Aeromonas)，V2R

中芽孢杆菌属(Bacillus)和 Bryobacter 丰度相对较

高，V3R 中芽单胞菌属(Gemmatimonas)丰度相对较

高，V1B 中丰度较大的是 Candidatus_Entotheonella，

V2B 中 丰 度 较 高 的 有 小 杆 菌 属 (Dialister) 、

Prevotella_1 和链球菌属(Streptococcus)，V3B 中盐

单胞菌属(Halomonas)丰度相对较高；在 R1R 中丰

度相对较高的菌属有 Candidatus_Nitrososphaera 和

Gaiella ， 在 R2R 中 丰 度 较 高 的 是

Candidatus_Nitrososphaera 和 寡 养 单 胞 菌 属

(Stenotrophomonas) ， R3R 中 链 霉 菌 属

(Streptomyces) 、 芽 单 胞 菌 属 (Gemmatimonas) 、

Haliangium 丰度相对较高，R1B 中丰度相对较高的

是寡养单胞菌属(Stenotrophomonas)，在 R2B 中丰度 

较 高 的 有 Microvirga 、 斯 科 曼 氏 球 菌 属

(Skermanella)、Acidibacter，在 R3B 中节杆菌属

(Arthrobacter) 、 Steroidobacter 、 假 诺 卡 氏 菌 属

(Pseudonocardia)丰度相对较高。参照右上角图例，

发现极大部分菌属被聚类到变形菌门和放线菌门，

个别菌属被聚类到酸杆菌门、厚壁菌门、芽单胞菌

门、奇古菌门和疣微菌门。 
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图 1  红花土壤细菌门水平分类 
Figure 1  Bacterial classification of safflower soil in phyla lever 
 

 
 

图 2  红花土壤细菌群落基于属水平上的聚类分析 
Figure 2  Soil bacterial community cluster analysis of safflower based on genus level 
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通过对红花 2 个生长阶段的 3 块不同样地的土

壤细菌群落进行主坐标分析(PCoA) (图 3)，将多维

的土壤微生物变量降维成 2 个变量，其中第一主坐

标(PC1)的贡献率为 27.68%，第二主坐标(PC2)的贡

献率为 20.82%，二者累积贡献率为 48.50%。从图 3

中可以看出，除了红花 2 个生长阶段的土壤样品距

离较远外，相同生长阶段的 3 块样地的土壤样品之

间也相距较远，说明红花各样地之间的微生物群落

构成的差异较为明显，与图 2 结果一致。 

2.4  细菌群落与土壤性质的关联分析 

在进行土壤性质与细菌群落相关性分析前对

细菌的信息进行 DCA 分析，根据最大梯度(0.58)采

用基于线性模型的排序方法——冗余分析(RDA)。

RDA 显示主要的土壤性质与细菌群落之间的关系，

第一、第二轴分别解释了数据中 28.12%、18.14%

的变量(图 4)。从图 4 中可以看出土壤 TK 与细菌群

落的相关性最大，土壤 SM、EC、TN、TP 与细菌

群落的相关系次之，土壤 PH、OM 与细菌群落的相

关性最小。其中，2 个生长阶段根际土壤的细菌群

落与土壤全氮、含水率之间呈正相关关系，与土壤

全钾呈负相关关系；此外，营养生长期根际土壤细

菌群落与土壤有机质呈正相关关系，与土壤全磷、

pH 和电导率呈负相关关系，而生殖生长期根际土 
 

 
 

图 3  红花土壤细菌群落主坐标分析 
Figure 3  Principal coordinates analysis of safflower soil 
bacterial 

 
 

图 4  土壤细菌群落与土壤性质的 RDA 分析 
Figure 4  RDA analysis of soil bactreial community and 
soil properties 
注：图中不同形状和颜色的符号表示不同样地和不同生长阶段

各样本组的细菌群落；箭头表示环境因子，箭头连线的长度带

表某个环境因子与群落分布间相关程度的大小，箭头越长，说

明相关性越大，反之越小；细菌群落与环境因子之间的夹角代

表细菌群落与环境因子之间正负相关关系，锐角表示正相关，

钝角表示负相关，直角表示不相关. 

Note: The symbol of different shapes and colors in this diagram is 
indicating the bacterial communities of each sample groups in 
different plots and growth stages; Arrows represent environment 
factors, the length of the arrowhead line represent the degree of 
correlation between an environmental factor and community 
distribution, the longer the arrow shows the greater the correlation 
is, and vice versa; The angle between the bacterial community and 
the environmental factor represents the positive and negative 
correlation between it, acute angle is positive correlation, obtuse is 
negative correlation and right angles are not related. 

 

壤细菌群落与土壤有机质呈负相关关系，与全磷、

pH 和电导率呈正相关关系。 

3  讨论 

3.1  红花根际细菌群落结构分析 

本研究使用高通量测序对裕民县道地药材红

花的 4 组 36 个土壤样品进行细菌 16S rRNA 基因测

序，以 97%相似度划分，共得到 10 303 个 OTU，

表明道地药材红花根际微环境中存在着丰富的微

生物，这些微生物不仅数量众多，而且种类也很丰

富。本研究的 4 组土壤样品中的优势菌门是放线菌

门(32.9%)和变形菌门(28.7%)，相对丰度较高的菌



2436 微生物学通报 Microbiol. China 

  

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

门有厚壁菌门(9.0%)、酸杆菌门(8.0%)和芽单胞菌

门(6.2%) (图 1)。放线菌是药用植物根际环境中一类

重要的微生物，在促进植物生长方面发挥重要作

用，而且可以调节植物与病原菌以及微环境的生物

平衡，从而达到防治病害的作用[7-8]。张盼盼等的研

究发现南方红豆杉的根际土壤放线菌中有 30.9%的

菌株具有抑制植物病原真菌活性，并且其中 6 株放

线菌对多种植物病原真菌显示了强的抑菌活性[9]。此

外，通过对近年来药用植物根际微生物类群的研究

发现，变形菌门和厚壁菌门为主要类群，有助于药

用植物产量及质量的提高[10-14]，本研究中变形菌门

和厚壁菌门的相对丰度分别为 28.7%、9.0%，在红

花根际细菌群落中占较大比重，与前人的研究结果

基本一致。 

巨大数量的土壤微生物类群还体现出了土壤

微生物群落结构的复杂性，本研究中所检测到的属

水平的优势菌属在两个生长阶段乃至不同样地之

间差异较大(图 2)，这可能与不同样地土壤性质存在

差异有关(表 1)。3 块红花样地营养生长期根际土壤

的优势菌属分别如下，V1R 优势菌属有鞘氨醇单胞

菌属(Sphingomonas)、乳酸菌属(Lactobacillus)、布

鲁氏菌属(Brucella)、叶杆菌属(Phyllobacterium)、

根 瘤 菌 属 (Rhizobium) 、 Bosea 、 慢 生 根 瘤 菌 属

(Bradyrhizobium)、藤黄色杆菌属(Luteibacter)、气单

胞菌属(Aeromonas)，V2R 优势菌属有芽孢杆菌属

(Bacillus) 、 Bryobacter ， V3R 中 芽 单 胞 菌 属

(Gemmatimonas)是优势菌属；生殖生长期各样地根

际 土 壤 优 势 菌 属 分 别 如 下 ， R1R 优 势 菌 属 是

Candidatus_Nitrososphaera、Gaiella，R2R 优势菌属

是 Candidatus_Nitrososphaera 、 寡 养 单 胞 菌 属

(Stenotrophomonas)，R3R 中链霉菌属(Streptomyces)、

芽单胞菌属(Gemmatimonas)和 Haliangium 是优势

菌属。根际土壤中细菌优势菌属分布表现出如此大

的差异，说明道地药材红花的根际细菌群落结构较

为复杂，物种多样性较高。根际微生物可以直接作

用于植物，促进或抑制其生长，导致药用植物产量

和质量的变化，根际微生物的多样性在促进植物生

长和健康方面发挥着关键作用[15]。有研究表明鞘氨

醇单胞菌属对环境污染物具有较强的降解能力[16]，

能够促进植物吸收与生长[17]；链霉菌属细菌在可以

诱导寄主植物产生防御反应，使得局部或系统获得

抗性[18]；芽孢杆菌属细菌可以耐受各种不良的环境

条件，部分细菌对病原菌有一定的拮抗作用[19-21]，

而这些细菌对道地药材红花的生长乃至红花的药

材品质有怎样的影响有待进一步研究。 

3.2  影响红花根际细菌群落的因素 

物种多样性代表着物种演化的空间范围和对

特定环境的生态适应性，在本研究中，红花根际土

壤的 pH、电导率、含水率及全磷含量在两个生长

时期之间差异显著(表 1)，而红花土壤细菌的丰富度

指数 Chao1 和多样性指数 Shannon 在两个生长阶段

之间无显著性差异(表 2)，根据 Loreau 等[22]的假设

来分析，红花根际的细菌在两个生长阶段均表现出

较高的多样性却无显著性差异存在，是由于红花根  

际微生态环境中有许多适应环境变化的细菌存在，如

鞘氨醇单胞菌属[17]、芽孢杆菌属[20-22]等，使得红花

根际微生态系统保持稳定，并由此推测这种适应能

力强的细菌可能对红花道地性的形成有积极作用。 

本研究中红花不同生长阶段的优势菌属的分

布差异明显(图 2)，有研究表明土壤微生物群落受

生境内环境因素的影响，如 pH[23-24]、土壤水分含

量[25]、土壤养分含量及含盐量[26]等的影响，甚至

有研究者指出细菌群落的分布和结构在很大程度

上可以仅凭生境特性来解释[24]。本研究使用 RDA

分析探讨细菌群落与环境因子之间的关系，结果显

示土壤性质对微生物群落的解释量仅占 46.26% 

(图 4)，表明红花土壤细菌群落的形成除了与土壤

性质有关外，还受其他因素的影响。有研究指出，

植物根际微生物群落与植物生长阶段和根系分泌

物密切相关[27-29]。 

同种药用植物在不同的生长阶段，其根际微生

物也存在一定的差异。本研究中，红花不同生长阶
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段的优势菌属差异明显，原因可能是红花根际在营

养生长期生理代谢旺盛，其代谢产物仅有利于某些

特定菌群的生长而发展成为优势菌群，这些优势菌

群对另外一些菌群具有竞争优势，结果造成少数优

势菌群的大量繁殖，另外一些菌群在竞争中被抑制

或消失，且有研究结果证实细菌丰度受植物生长阶

段的显著影响[27]。 

除此之外，根系分泌物是植物与其根际微生物

相互作用的中间媒介，且植物根系活动的分泌物和

脱落物是根际微生物主要的营养源和能源，因此根

系分泌物与细菌类群密切相关[28-29]。本研究虽然没

有测量道地药材红花的根系分泌物，但据前人的研

究报道根系分泌物受作物生长阶段的强烈影响，这

种关系反过来又影响细菌群落的演替[30-32]。道地药

材红花营养生长期的植株生长代谢逐渐增强，根际

分泌物也逐渐增多，从而有利于一些细菌的生长和

繁殖；生殖生长期细菌数量呈下降趋势，所以这种

变化可能与红花根际生长代谢下降导致根际分泌

物减少紧密相关。 

由此可见，土壤性质、植物生长阶段和根系分

泌物是影响红花根际细菌群落的主要因素，这些因

素可能通过影响根际细菌群落作用于红花道地性

的形成。 

4  结论 

经分析，红花根际土壤中存在大量适应环境变

化的细菌，这些细菌的存在可能对红花道地性的形

成有积极作用。此外，土壤性质、植物的生长阶段

和根系分泌物可能通过影响红花根际细菌群落来

致力于红花道地性的形成。 
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