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不同生长年限短萼黄连根内及根际
微生物群落多样性研究
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摘　 要: 为揭示不同生长年限短萼黄连根组织及根际土壤中的微生物群落的特征和多样性ꎬ该研究采用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序技术对一年生、两年生和多年生短萼黄连的根内及根际土壤进行测序研究ꎮ 结果表明:
(１)根际土壤微生物群落的 α 多样性指数(Ｓｈａｎｎｏｎ、Ａｃｅ、Ｃｈａｏ １)及总操作分类单元(ＯＴＵｓ)数量均显著高

于相同生长年限的根组织样品ꎮ (２)不同年限短萼黄连根内以变形菌门、放线菌门和子囊菌门为优势菌门ꎬ
慢生根瘤菌属、根瘤菌属菌群、游动放线菌属和 Ｌｅｐｔｏｄｏｐｈｏｒａ 为优势菌属ꎻ根际土壤则以变形菌门、放线菌

门、子囊菌门和被孢菌门为优势菌门ꎬｎｏｒａｎｋ＿ ｆ ＿Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ、慢生根瘤菌属、ｎｏｒａｎｋ＿ ｆ ＿ ｎｏｒａｎｋ＿ ｏ ＿
Ｖｉｃｉｎａｍｉｂａｃｔｅｒａｌｅｓ、Ｅｐｉｃｏｌｅｏｓｐｏｒｉｕｍ 和被孢霉属为优势菌属ꎮ (３)短萼黄连根内及根际土壤微生物多样性随

生长年限变化显著ꎬ尤以第一至第二年为关键转变期ꎮ (４)ＬＥｆＳｅ 分析显示ꎬ根内及根际土壤中标志菌群随

短萼黄连生长呈现动态变化ꎮ 一年生根内显著富集游动放线菌属、假诺卡氏菌属、Ｅｐｉｃｏｌｅｏｓｐｏｒｉｕｍꎬ其根际土

壤则显著富集 ＭＮＤ１、鞘脂单胞菌属、Ｅｐｉｃｏｌｅｏｓｐｏｒｉｕｍꎻ多年生根内显著富集慢生根瘤菌属、Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ、酵
母属ꎬ其根际土壤则富集慢生根瘤菌属、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｘｉｐｈｉｎｅｍａｔｏｂａｃｔｅｒ、木霉属ꎮ 综上认为ꎬ该研究初步阐明

了短萼黄连根内及根际微生物群落的结构特征及演替规律ꎬ为未来研制促进短萼黄连生长发育及病害防控

的微生物制剂提供了重要的理论支撑ꎮ
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ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｉｎ ｐｅｒｅｎｎｉａｌ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ. Ｔｈｒｏｕｇｈ ｔｈｉｓ ｐｒｏｊｅｃｔꎬ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｏｏｔｓ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ Ｃｏｐｔｉｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｂｒｅｖｉｓｅｐａｌａ ａｒｅ ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｉｌｙ ｅｌｕｃｉｄａｔｅｄꎬ
ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔｓ ｔｏ ｅｎｈａｎｃｅ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｃｏｐｔｉｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｂｒｅｖｉｓｅｐａｌａꎬ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍꎬ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎬ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓ

　 　 短萼黄连(Ｃｏｐｔｉｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｂｒｅｖｉｓｅｐａｌａ )属

多年生草本植物ꎬ体内富含小檗碱ꎬ具有清热燥

湿、泻火解毒等功效(茆菁华和刘学医ꎬ２０１２)ꎮ 然

而ꎬ长期受人为过度采挖以及生境破坏影响ꎬ其种

群数量锐减ꎬ自然资源也渐趋枯竭ꎮ 目前ꎬ在安徽

宣城、江苏宜漂山区、浙西部分山区等原产地ꎬ短
萼黄连已难觅踪迹ꎬ仅在自然保护区有零星分布

(刘学医ꎬ２００８)ꎮ 鉴于其濒危现状ꎬ自 ２０１３ 年起ꎬ
短萼黄连被列为中国国家二级重点保护野生植

物ꎮ 当前ꎬ短萼黄连只作为“宣黄连”收载于«安徽

省中药饮片炮制规范»中ꎬ而并未收入«中国药典»
(张莉和张小平ꎬ２００５ꎻ陈萍萍和刘学医ꎬ２０１２)ꎮ

植物内生菌是指在植物生长的某一时期或整

个生命周期内ꎬ存在于植物体内且未导致宿主植

物出现明显病害的一类微生物群体(王志伟等ꎬ
２０１５)ꎮ 内生菌与植物形成了互惠共生关系ꎬ对植

物的生长、次生代谢产物积累和抗逆性提升具有

重要影响ꎮ 杜佳慧等(２０２２)研究发现ꎬ多花黄精

内生菌可显著提高种子发芽势和发芽率ꎬ促进幼

苗生 长ꎮ 此 外ꎬ 从 石 榴 叶 内 生 真 菌 Ｐｈｏｏｍｏｐｓｉｓ
ｌｉｑｕｉｄａｍｂａｒｉ 代谢产物中分离得到的 ４－羟基肉桂

酸ꎬ能有效猝灭病原菌群体感应ꎬ抑制病原菌生长

(Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２２)ꎮ 根际作为植物与土壤相互作

用的关键区域ꎬ存在特定的微生物种群ꎬ这些微生

物与植物根系相互作用ꎬ并受根系分泌物调节(程
龙媛等ꎬ２０２４)ꎮ 根际微生物在植物适应性调节、
养分吸收和免疫激活等方面发挥重要作用(刘京

伟等ꎬ２０２１ꎻ华喆等ꎬ２０２４)ꎮ 植物根际促生细菌在

根际微生物中具有绝对的数量优势ꎬ能在不同胁

迫 条 件 下 促 进 植 物 生 长ꎮ 摩 西 管 柄 囊 霉

( Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｍｏｓｓｅａｅ) 和 根 内 球 囊 霉 ( Ｇｌｏｍｕｓ
ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ)可通过增强青冈栎的抗氧化酶活性ꎬ
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提升其耐旱能力(李娇娇和曾明ꎬ２０２０)ꎮ 程龙媛

等(２０２４)研究表明ꎬ内生菌和根际微生物协同调

控药用植物的生长与品质ꎮ 在干旱环境下ꎬ对黄

芪、甘草、枸杞施用深色有隔内生菌ꎬ可增加根际

微生物丰度ꎬ助力药用植物旱地种植(Ｈｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９ꎬ ２０２２ａꎬ ｂ)ꎮ 因此ꎬ研究植物、内生菌及根际

微生物间的互作ꎬ对药用植物种植及其可持续发

展具有重要指导意义ꎮ
连作障碍是药用植物种植中常见的问题ꎬ土

壤微生物群落结构失衡被认为是连作障碍形成的

重要原因ꎮ 随着种植年限的增加ꎬ枳壳(吴微微

等ꎬ２０２４)、党参(孟彤彤等ꎬ２０２３)等药用植物根际

微生物群落结构发生显著变化ꎬ有益细菌和真菌

丰度下降ꎬ潜在致病菌属丰度上升ꎬ这可能与植物

根系分泌的特异性物质相关ꎮ 刘云露( ２０１９)发

现ꎬ酚酸降解菌在黄连种植年份较高的根际土壤

中富集ꎬ推测这与黄连根系持续向土壤中释放酚

酸有关ꎮ 因此ꎬ研究不同种植年限药用植物的根

际微生物特征ꎬ对解决连作障碍问题至关重要ꎮ
短萼黄连作为濒危植物ꎬ与常见植物相比ꎬ其

微生物群落可能具有独特的组成和功能ꎬ这可能

与其生存策略、环境适应性及濒危机制密切相关ꎮ
然而ꎬ目前对短萼黄连的研究主要集中在资源调

查、种群保护和濒危机制探讨等ꎬ有关其微生物菌

群的研究还未见国内外文献报道ꎮ 本研究以浙江

省清凉峰自然保护区为研究区域ꎬ采用高通量测

序方法ꎬ通过对一年生、两年生和多年生短萼黄连

根组织和根际土壤的微生物群落结构与多样性进

行系统分析ꎬ拟探讨以下问题:(１)短萼黄连根部

内生菌群落和根际土壤菌群结构特征及二者的联

系如何ꎻ(２)短萼黄连根内及根际微生物群落随生

长年限的变化规律ꎬ以及各生长阶段的优势微生

物类群(有益和有害菌株)ꎮ 本研究结果有望为短

萼黄连的后续人工繁育和保护利用提供理论

支撑ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 样品采集

２０２４ 年 １ 月上旬ꎬ在浙江清凉峰国家级自然

保护区的短萼黄连群落中采集健康植株样品ꎮ 采

集样品时ꎬ随机选取 １ ｍ × １ ｍ 大小的样方ꎬ在每

个样方中选取 １ 株健康短萼黄连植株ꎮ 短萼黄连

经浙江省中医药研究院浦锦宝研究员鉴定ꎮ 鉴于

短萼黄连野外种群数量少、多为极小种群的濒危

现状ꎬ为尽量减少对物种及其原生境的干扰ꎬ本研

究选择龙塘山分布点(１１８°５４′０４″Ｅ、３０°０６′３７″Ｎꎬ
海拔 ９１０.９３ ｍ)的短萼黄连群落作为采样区ꎮ 该

区种群个体数量适中且能够较好地代表短萼黄连

的自然生境ꎮ 短萼黄连是多年生植物ꎬ常规按照

叶片数目判断生长年限(一年生:１ ~ ２ 片真叶ꎻ两
年生:３ ~ ５ 片真叶ꎻ多年生:１０ 片真叶及以上) (张
莉和张小平ꎬ２００５)ꎮ 一年生、两年生和多年生短

萼黄连各 ５ 株ꎬ共计 １５ 株ꎬ用无菌刷去除大块土

壤ꎬ保留 １ ｍｍ 左右的土壤附着在根上ꎬ将植物根

部放入无菌管中ꎬ加入 ５０ ｍＬ ＰＢＳ 缓冲液ꎬ用无菌

镊子用力搅拌ꎬ以便从根表面分离根际土ꎬ移除根

后ꎬ低温高速离心ꎬ沉淀即为根际土样本ꎮ 根组织

采用 ７５％的酒精消毒 ５ ｍｉｎꎬ无菌水冲洗ꎬ０.１％的

次氯酸钠消毒 １０ ｍｉｎꎬ最后用无菌水冲洗ꎬ无菌滤

纸吸干表面水分ꎬ将处理后的根际土壤和根组织

样本装入无菌管中ꎬ存于－８０ ℃ꎮ 一年生、两年生

和多年生短萼黄连根分别编号 Ｒｏｏｔ１、 Ｒｏｏｔ２ 和

Ｒｏｏｔ３ꎬ根际土壤分别编号为 ＲＳ１、ＲＳ２ 和 ＲＳ３ꎬ每
个处理 ５ 份样本ꎮ
１.２ 基因组 ＤＮＡ 提取及 ＰＣＲ 扩增

根据 Ｅ.Ｚ.Ｎ.Ａ.® ｓｏｉｌ ＤＮＡ ｋｉｔ (Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ￣Ｔｅｋꎬ
Ｎｏｒｃｒｏｓｓꎬ ＧＡꎬ Ｕ.Ｓ.)操作手册ꎬ提取微生物群落的

总基因组 ＤＮＡꎮ 经 ＤＮＡ 质量评估ꎬ以及 ＤＮＡ 纯

度和浓度测定后ꎬ合格的 ＤＮＡ 作为模板用于 ＰＣＲ
扩增ꎬ 具 体 使 用 以 下 引 物: 对 根 组 织 样 本 的

１６Ｓ Ｖ５－ Ｖ７ 可 变 区 域 采 用 ７９９Ｆ ( ５′￣
ＡＡＣＭＧＧＡＴＴＡＧＡＴＡＣＣＣＫＧ￣３′) 和 １１９３Ｒ ( ５′￣
ＡＣＧＴＣＡＴＣＣＣＣＡＣＣＴＴＣＣ￣３′)ꎻ对土壤样本中 １６Ｓ
Ｖ４ 可变区使用 ５１５Ｆ(５′￣ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧ￣
３′) 和 ８０６Ｒ ( ５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣３′ꎻ
对 所 有 样 本 中 的 ＩＴＳ 区 域 使 用 ＩＴＳ１Ｆ ( ５′￣
ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ￣３′) 和 ＩＴＳ２Ｒ ( ５′￣
ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ￣３′)ꎮ ＰＣＲ 反应体系:
５×Ｐｒｏ Ｔａｑ １０ μＬꎬ上游引物(５ μｍｏｌ􀅰Ｌ￣１) ０.８ μＬꎬ
下游引物(５ μｍｏｌ􀅰Ｌ￣１)０.８ μＬꎬ模板 ＤＮＡ １０ ｎｇ􀅰
μＬ￣１ꎬ用水补足至 ２０ μＬꎮ 扩增程序:９５ ℃ 预变性

３ ｍｉｎꎬ接着进行 ２７ 个循环(９５ ℃ 变性 ３０ ｓꎬ５５ ℃
退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃ 延伸 ４５ ｓ)ꎬ７２ ℃ 延伸 １０ ｍｉｎꎬ４
℃保存ꎮ
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１.３ 文库构建与测序

使用 ＮＥＸＴＦＬＥＸ® Ｒａｐｉｄ ＤＮＡ￣Ｓｅｑ Ｋｉｔ 构 建

ＰＣＲ 产物的文库ꎮ 过程包括:(１)接头连接ꎻ(２)
通过磁珠筛选去除接头自连的片段ꎻ(３)利用 ＰＣＲ
扩增富集文库模板ꎻ(４)使用磁珠回收 ＰＣＲ 产物ꎬ
获得最终文库ꎮ 利用上海美吉生物医药科技有限

公司 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＰＥ３００ / ＰＥ２５０ 平台进行测序ꎮ
１.４ 高通量测序数据质控与统计分析

先使用 Ｆａｓｔｐ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｇｉｔｈｕｂ. ｃｏｍ / ＯｐｅｎＧｅｎｅ /
ｆａｓｔｐꎬｖｅｒｓｉｏｎ ０.１９.６)对双端原始测序数据进行质

量筛 查ꎬ 再 使 用 ＦＬＡＳＨ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｂｃｂ. ｕｍｄ.
ｅｄｕ / ｓｏｆｔｗａｒｅ / ｆｌａｓｈꎬｖｅｒｓｉｏｎ １.２.１１)进行拼接ꎮ 拼接

后ꎬ应用 ＵＰＡＲＳＥ １１( ｈｔｔｐ: / / ｄｒｉｖｅ５. ｃｏｍ / ｕｐａｒｓｅ / )
对数据进行可操作分类单位( ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ
ｕｎｉｔｓꎬＯＴＵｓ)聚类ꎬ聚类阈值设定为 ９７％相似度ꎬ并
去除嵌合体序列ꎮ 剔除叶绿体和线粒体序列后ꎬ
抽平各样本ꎬ确保 ９９. ０９％ 以上的序列覆盖度

(Ｇｏｏｄ’ ｓ ｃｏｖｅｒａｇｅ)ꎮ 使用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ ( ｈｔｔｐ: / /
ｒｄｐ. ｃｍｅ. ｍｓｕ. ｅｄｕ / ꎬ ｖｅｒｓｉｏｎ ２. １１ ) 结 合 Ｓｉｌｖａ １６Ｓ
ｒＲＮＡ 数据库 ( ｖ１３８) 和 ＵＮＩＴＥ 真菌 ＩＴＳ 数据库

(ｖ８.０)进行物种注释ꎬ置信度为 ７０％ꎬ并统计群落

结构ꎮ
所有数据分析在美吉生物云平台 ( ｈｔｔｐｓ: / /

ｃｌｏｕｄ.ｍａｊｏｒｂｉｏ. ｃｏｍ)上进行ꎬ具体流程如下:使用

ｍｏｔｈｕｒ 软件计算 α 多样性指数ꎬ并结合 Ｋｒｕｓｋａｌ￣
Ｗａｌｌｉｓ 秩和检验分析组间差异ꎻ基于 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 距

离进行 ＰＣｏＡ 分析ꎬ结合 ＡＮＯＳＩＭ 检验评估微生物

群落结构相似性及组间差异显著性ꎻ采用 ＬＥｆＳｅ 分

析(ＬＤＡ 阈值>３.５ꎬＰ<０.０５)识别各组从门到属层

级上的显著丰度差异的微生物类群ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 不同年限短萼黄连根内及根际微生物测序数

据统计

从 ３０ 个 根 组 织 和 土 壤 样 本 中 分 别 获 得

１ ３３５ ６３０条和 １ １４９ ７８６ 条细菌优化序列ꎬ平均长

度分别为 ３７７ ｂｐ 和 ２５６ ｂｐꎮ 通过 ９７％相似度聚

类ꎬ高质量序列共分别聚类成 ６ １０２ 个和 １３ ３０４
个细菌 ＯＴＵｓꎮ 真菌 ＩＴＳ 测序结果显示ꎬ根组织和

土壤样本分别获得 １ ５２６ ９７３ 条和 ７６２ １３６ 条真菌

优化序列ꎬ平均长度分别约为 ２５７ ｂｐ 和 ２３８ ｂｐꎬ最
终分别聚类为 １ ６７５ 个和 ４ ２１４ 个 ＯＴＵｓꎮ 无论是

细菌还是真菌群落ꎬ根组织样本的有效序列均高

于根际土壤样本ꎬ但 ＯＴＵｓ 数目则显著低于根际土

壤样本ꎮ
通过构建稀释曲线发现ꎬ随着抽取序列数的

增加ꎬ曲线在达到一定高度后趋于平稳(图 １)ꎬ表
明测序的深度足以覆盖样品中的大多数细菌和真

菌种类ꎬ并且样本数量可满足后续生物信息学分

析的需求ꎮ
２.２ 不同年限短萼黄连根内及根际微生物群落多

样性分析

供试样本的微生物群落的丰度指数 ( Ａｃｅ、
Ｃｈａｏ １)和多样性指数( Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ)见表 １ꎮ
无论在根组织样本还是根际土壤样本中ꎬ随着生

长年限的增加ꎬ细菌的 Ａｃｅ 指数和 Ｃｈａｏ １ 指数无

显著 变 化ꎬ 而 细 菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指 数 呈 下 降 趋 势ꎬ
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数呈上升趋势ꎬ说明生长年限对细菌群

落丰度影响不大ꎬ但对细菌多样性影响显著ꎮ
在真菌方面ꎬ随着生长年限的增加ꎬ根内真菌

的 Ａｃｅ 指 数 和 Ｃｈａｏ １ 指 数 无 显 著 性 差 异ꎬ 而

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数呈先降后升趋势ꎮ 根

际土壤中真菌 Ａｃｅ 和 Ｃｈａｏ １ 指数逐年升高ꎬ但在

两年生和多年生间无显著性差异ꎻＳｈａｎｎｏｎ 指数和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数变化不显著ꎬ说明所选生长年限的短

萼黄连对根际土壤中真菌的多样性作用较小ꎮ 进

一步比较同一年限短萼黄连根内和根际微生物多

样性指数ꎬ结果显示ꎬ无论是细菌还是真菌ꎬ根际

土壤中的 Ａｃｅ 指数、Ｃｈａｏ １ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均

显著高于根组织样本ꎬ说明其微生物物种丰富度

和多样性高于根内生菌ꎮ
２.３ 不同年限短萼黄连根内和根际土壤样品比较

分析

基于 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 算法ꎬ利用主坐标 ( ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
ｃｏ￣ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓꎬＰＣｏＡ)进行基于 ＯＴＵｓ 水平的

微生物群落组成相似度分析ꎮ 经 ＡＮＯＳＩＭ 检验表

明ꎬ在细菌水平上ꎬ同一生长年限短萼黄连根和根

际土样本中细菌聚集在一起ꎬ不同生长年限的样本

分离(根:Ｒ２ ＝ ０.６９５ꎬＰ ＝ ０.００１ꎻ根际土:Ｒ２ ＝ ０.７００ꎬ
Ｐ＝ ０.００１)ꎬ解释率分别为 ４９.３６％和 ４３.１６％(图 ２:
Ａ、Ｂ)ꎮ 在真菌水平上ꎬ同一生长年限根内真菌没有

聚在一起ꎬ组间不能很好分离(图 ２:Ｃ)ꎮ 然而ꎬ同
年根际土 ＲＳ１、ＲＳ２、ＲＳ３ 样本聚集在一起ꎬ不同年限

之间样本可分离(Ｒ２ ＝ ０.８２８ꎬ Ｐ ＝ ０.００１)ꎬ组间差异

显著可见ꎬ解释率为 ４３.４６％(图 ２:Ｄ)ꎮ
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Ｒｏｏｔ１、Ｒｏｏｔ２、Ｒｏｏｔ３ 分别对应一年生、两年生和多年生的根样本ꎻＲＳ１、ＲＳ２、ＲＳ３ 分别对应一年生、两年生和多年生的根际土壤样
本ꎮ 下同ꎮ
Ｒｏｏｔ１ꎬ Ｒｏｏｔ２ꎬ Ｒｏｏｔ３ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄ ｔｏ １￣ｙｅａｒ￣ｏｌｄꎬ ２￣ｙｅａｒ￣ｏｌｄꎬ ａｎｄ ｐｅｒｅｎｎｉａｌ ｒｏｏｔ ｓａｍｐｌｅｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎻ ＲＳ１ꎬ ＲＳ２ꎬ ＲＳ３ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄ ｔｏ １￣ｙｅａｒ￣
ｏｌｄꎬ ２￣ｙｅａｒ￣ｏｌｄꎬ ａｎｄ ｐｅｒｅｎｎｉａｌ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 不同生长年限短萼黄连根内和根际土壤细菌(Ａ、Ｂ)和真菌(Ｃ、Ｄ)的稀释曲线
Ｆｉｇ. １　 Ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｆｏｒ ｂａｃｔｅｒｉａ (Ａꎬ Ｂ) ａｎｄ ｆｕｎｇｉ (Ｃꎬ Ｄ) ｉｎ ｒｏｏｔｓ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

ｓｏｉｌｓ ｏｆ Ｃｏｐｔｉｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｂｒｅｖｉｓｅｐａｌａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓ

２.４ 不同年限短萼黄连根内和根际细菌群落特征

分析

２.４.１ 细菌群落结构分析 　 在短萼黄连根和根际

土壤中分别获得 ６ １０２ 个和 １３ ３０４ 个细菌 ＯＴＵｓꎮ
其中ꎬ根组织中分类地位明确的细菌有 ３２ 门 ９７ 个

纲 ２２８ 个目 ４０８ 个科 ８１４ 个属 １ ６２７ 个种ꎻ根际土

壤中分类地位明确的细菌有 ５１ 门 １５６ 个纲 ３８０ 个

目 ６２５ 个科 １ ２０７ 个属 ２ ７７０ 个种ꎮ 为了解不同组

别独有和共有的物种数量ꎬ绘制了 ＯＴＵｓ 和属水平

下的物种韦恩图ꎮ ＯＴＵｓ 韦恩图显示ꎬＲｏｏｔ１、Ｒｏｏｔ２
和 Ｒｏｏｔ３ 中有１ ６９２个共有细菌 ＯＴＵｓꎬ占各生长年

限根 内 细 菌 ＯＴＵｓ 总 数 的 ４５. １８％、 ４５. ２８％ 和

５２.９２％ꎬ特有的细菌 ＯＴＵｓ 分别有 １ ４３１ 个、１ １１４
个和 ７３２ 个(图 ３:Ａ)ꎮ 根际土壤中有 ５ １９６ 个共

有细菌 ＯＴＵｓꎬ分别占各生长年限细菌 ＯＴＵｓ 总数

的 ５４.５４％、５９.７３％和 ６０.２０％ꎬ这说明随着生长年

限的增加ꎬ根际土壤中特有的细菌 ＯＴＵｓ 数量呈下

降趋势ꎬ一年生根际土壤中独有的细菌 ＯＴＵｓ 类型

最多ꎬ为 ２ ４８４ 个(图 ３:Ｂ)ꎮ
在门 分 类 水 平 上ꎬ 根 样 本 中 以 变 形 菌 门

(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)和黏

球菌门(Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ)为主要优势细菌门ꎬ其中变

形菌门的丰度随年限增加而增加ꎬ占比分别为

４８.８２％、７２.４４％和 ７５. ２７％(图 ３:Ｅ)ꎮ 在根际土

壤 中ꎬ 优 势 菌 门 为 变 形 菌 门、 酸 杆 菌 门

(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)和放线菌门ꎬ其中变形菌门丰度占

比先降后升ꎬ在 ＲＳ１ 中最高ꎬ酸杆菌门丰度占比逐

年升高ꎬ而放线菌门丰度占比逐年下降(图 ３:Ｆ)ꎮ

０９１ 广　 西　 植　 物 ４６ 卷



表 １　 根内和根际微生物多样性指数
Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｏｏｔｓ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ

指数
Ｉｎｄｅｘ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ

Ｒｏｏｔ１ Ｒｏｏｔ２ Ｒｏｏｔ３ ＲＳ１ ＲＳ２ ＲＳ３

真菌 Ｆｕｎｇｉ

Ｒｏｏｔ１ Ｒｏｏｔ２ Ｒｏｏｔ３ ＲＳ１ ＲＳ２ ＲＳ３

Ａｃｅ １ ８４２ ±
２０６ａ

２ ０１２ ±
１６７ａ

１ ８４２ ±
２５７ａ

５ ９９９ ±
３８６ａ

５ ８７６ ±
２８３ａ

５ ７３６ ±
３８５ａ

３２２ ±
７０ａ

１７７ ±
１６５ａ

２４６ ±
１６４ａ

５０５ ±
１７２ｂ

１ ０３４ ±
１５８ａ

１ １５２ ±
２８７ａ

Ｃｈａｏ １ １ ７８７ ±
１８９ａ

１ ９６０ ±
１５３ａ

１ ８０１ ±
２５４ａ

５ ８５９ ±
３６８ａ

５ ６９７ ±
３１１ａ

５ ６１２ ±
３５７ａ

３２２ ±
６９ａ

１７７ ±
１６５ａ

２４５ ±
１６３ａ

５０８ ±
１７４ｂ

１ ０４０ ±
１６２ａ

１ １６１ ±
２９３ａ

Ｓｈａｎｎｏｎ ５.１４ ±
０.２６ａ

５.２７ ±
０.１９ａ

４.７３ ±
０.３９ｂ

７.０７ ±
０.０４ａ

６.９６ ±
０.０６ｂ

６.９４ ±
０.１１ｂ

４.０５ ±
０.４０ａ

２.０４ ±
１.５２ｂ

３.６６ ±
０.３８ａ

４.４４ ±
０.１９ａ

４.７９ ±
０.８１ａ

５.０４ ±
０.３７ａ

Ｓｉｍｐｓｏｎ ０.０２２ ±
０.０１ｂ

０.０２３ ±
０.０１ｂ

０.０４４ ±
０.０２ａ

０.００３ ±
０.００ｂ

０.００３ ±
０.００ａｂ

０.００４ ±
０.００ａ

０.０５ ±
０.０２ａ

０.４４ ±
０.３７ｂ

０.０６ ±
０.０３ａ

０.０５ ±
０.０２ａ

０.０６ ±
０.０９ａ

０.０３ ±
０.０２ａ

　 注: Ｒｏｏｔ１、Ｒｏｏｔ２、Ｒｏｏｔ３ 分别对应一年生、两年生和多年生的根样本ꎻＲＳ１、ＲＳ２、ＲＳ３ 分别对应一年生、两年生和多年生的根际土壤
样本ꎮ 数值后的不同字母表示组内不同年限样本间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｒｏｏｔ１ꎬ Ｒｏｏｔ２ꎬ Ｒｏｏｔ３ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄ ｔｏ １￣ｙｅａｒ￣ｏｌｄꎬ ２￣ｙｅａｒ￣ｏｌｄꎬ ａｎｄ ｐｅｒｅｎｎｉａｌ ｒｏｏｔ ｓａｍｐｌｅｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎻ ＲＳ１ꎬ ＲＳ２ꎬ ＲＳ３ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄ
ｔｏ １￣ｙｅａｒ￣ｏｌｄꎬ ２￣ｙｅａｒ￣ｏｌｄꎬ ａｎｄ ｐｅｒｅｎｎｉａｌ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ａｆｔｅｒ ｖａｌｕｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｓａｍｐｌｅｓ
ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｙｅａｒｓ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｇｒｏｕｐ (Ｐ<０.０５) .

　 　 在属水平上ꎬＲｏｏｔ１、Ｒｏｏｔ２ 和 Ｒｏｏｔ３ 中共有细

菌 ４９３ 个ꎬ独有细菌分别有 ７０ 个、７３ 个和 ４２ 个

(图 ３:Ｃ)ꎮ 进一步分析细菌群落组成结构ꎬ发现

根样本中主要以慢生根瘤菌属(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)、
根 瘤 菌 属 菌 群 ( Ａｌｌｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ￣Ｎｅｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ￣
Ｐａｒａｒｈｉｚｏｂｉｕｍ￣Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ ) 和 生 丝 微 菌 属

(Ｈｙｐｈｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ)等组成(图 ３:Ｇ)ꎮ 其中ꎬ慢生根

瘤菌属、根瘤菌属菌群、 Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ、贪噬菌属

(Ｖａｒｉｏｖｏｒａｘ)的相对丰度随着短萼黄连生长年限的

增加 而 增 加ꎮ 值 得 注 意 的 是ꎬ 假 诺 卡 氏 菌 属

( Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ )、 链 霉 菌 属 ( Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ )、
Ｇａｌｂｉｔａｌｅａ、细杆菌属(Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)等在 Ｒｏｏｔ１ 中

相对丰度较高ꎬ但是在 Ｒｏｏｔ２、Ｒｏｏｔ３ 中丰度极低ꎮ
在根际土壤中ꎬ共有 ７７２ 个细菌属ꎬＲＳ１、ＲＳ２、ＲＳ３
分别有 ２００ 个、５１ 个、３８ 个独有细菌属(图 ３:Ｄ)ꎮ
共有细菌属中相对丰度较大的依次为 ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿
ｎｏｒａｎｋ ＿ ｏ ＿ Ｖｉｃｉｎａｍｉｂａｃｔｅｒａｌｅｓ、 ｎｏｒａｎｋ ＿ ｆ ＿
Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ 和 慢 生 根 瘤 菌 属 ( 图 ３: Ｈ)ꎮ
ｎｏｒａｎｋ ＿ ｆ ＿ Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ、 ｎｏｒａｎｋ ＿ ｆ ＿
Ｖｉｃｉｎａｍｉｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ、ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿
ｂａｃｔｅｒｉａｐ２５、芽孢杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)在 Ｒｏｏｔ２、Ｒｏｏｔ３
中相对丰度高ꎻ而 ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿Ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ 在

Ｒｏｏｔ１ 中相对丰度较高ꎮ
２.４.２ 细菌群落标志物种分析 　 通过对短萼黄连

根内和根际土壤细菌测序结果进行 ＬＥｆＳｅ 分析

(ＬＤＡ 阈值 >３.５)ꎬ分别获得了 ２５ 个和 ７ 个差异

显著的细菌属 (图 ４:Ａ、Ｃ)ꎮ Ｒｏｏｔ１、Ｒｏｏｔ２、Ｒｏｏｔ３

中各有 ８ 个、６ 个、１１ 个差异显著菌属ꎬ其中在

Ｒｏｏｔ１ 中显著富集的 Ｔｏｐ ３ 菌属是游动放线菌属

(Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ)、假诺卡氏菌属、链霉菌属ꎬ在 Ｒｏｏｔ２
中是生丝微菌属、ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿ＳＣ￣Ｉ￣８４、鞘氨醇单胞菌

属( Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)ꎬ在 Ｒｏｏｔ３ 中是慢生根瘤菌属、
Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ、 Ｔａｒｄｉｐｈａｇａ ( 图 ４: Ｂ )ꎮ ＲＳ１、 ＲＳ２、
ＲＳ３ 中分别有 ３ 个、２ 个、２ 个显著差异菌属ꎬＲＳ１
中最富集菌属为 ＭＮＤ１、鞘脂单胞菌属、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ
＿ｆ＿ＣｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅꎬＲＳ２ 中为 ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿
ｎｏｒａｎｋ ＿ ｃ ＿ ｂａｃｔｅｒｉａｐ２５ 和 ｎｏｒａｎｋ ＿ ｆ ＿
Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅꎬ ＲＳ３ 中 为 慢 生 根 瘤 菌 属 和

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｘｉｐｈｉｎｅｍａｔｏｂａｃｔｅｒ(图 ４:Ｄ)ꎮ
２.５ 不同年限短萼黄连根内和根际真菌群落特征

分析

２.５.１ 真菌群落结构分析 　 从短萼黄连根组织样

本中共获得 １ ６７５ 个真菌 ＯＴＵｓꎬ分布在 １２ 门 ４９
个纲 １２６ 个目 ２６８ 个科 ４８３ 个属 ６１９ 个种ꎻ根际土

壤样本中获得 ４ ２１４ 个 ＯＴＵｓꎬ分布在 １４ 门 ６７ 个

纲 １６７ 个目 ４２０ 个科 ９０８ 个属 １ ３７８ 个种ꎮ ＯＴＵｓ
韦恩图显示ꎬＲｏｏｔ１、Ｒｏｏｔ２ 和 Ｒｏｏｔ３ 中共有 １７２ 个

真菌 ＯＴＵｓꎬ独有真菌 ＯＴＵｓ 分别为 ５６５ 个、２３９ 个、
３７２ 个(图 ５:Ａ)ꎮ 根际土壤样本中共有真菌 ＯＴＵｓ
数量为 ６２４ 个ꎬ分别占各生长年限总数的 ４０.５２％、
２６.１１％和 ２３.２２％ꎮ 随着生长年限的增加ꎬ根际土

壤中特有真菌 ＯＴＵｓ 数量呈上升趋势ꎬＲＳ３ 中独有

的真菌 ＯＴＵｓ 最多ꎬ为 １ ０２４ 个(图 ５:Ｂ)ꎮ
为进一步阐明不同生长年限短萼黄连根组织
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图 ２　 不同生长年限短萼黄连根内和根际土中细菌(Ａ、Ｂ)和真菌(Ｃ、Ｄ)的 ＰＣｏＡ 图
Ｆｉｇ. ２　 ＰＣｏＡ ｐｌｏｔｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ (Ａꎬ Ｂ) ａｎｄ ｆｕｎｇｉ (Ｃꎬ Ｄ) ｉｎ ｒｏｏｔｓ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

ｓｏｉｌｓ ｏｆ Ｃｏｐｔｉｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｂｒｅｖｉｓｅｐａｌａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓ

和根际土壤样本中菌群结构差异ꎬ对丰度 Ｔｏｐ １０
的优势真菌门和 Ｔｏｐ ３０ 的优势真菌属的组成结构

和相对丰度变化进行分析ꎬ结果如图 ５:Ｅ －Ｈ 所

示ꎮ 在排除未分类和其他真菌分类外ꎬ根组织中

的优势真菌门主要有子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、球囊

菌门 ( Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ)、担子菌门 ( Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)
(图 ５:Ｅ)ꎮ 其中ꎬ子囊菌门丰度占比最高ꎬ分别为

５９.０７％、４８.６７％、５９.５２％ꎮ 根际土壤中的优势真

菌门 主 要 由 子 囊 菌 门、 担 子 菌 门 和 被 孢 菌 门

(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)等组成(图 ５:Ｆ)ꎮ 其中ꎬ子囊

菌门和被孢菌门的丰度随着年限的增加呈先升后

降的趋势ꎬ在 ＲＳ２ 中比例最高ꎬ分别达到 ７５.２１％

和 ４.９９％ꎬ而担子菌门的丰度在 ＲＳ１ 中占比最高ꎬ
达 １０.４４％ꎬ在 ＲＳ２ 和 ＲＳ３ 间差异不大ꎮ

在属水平下ꎬＲｏｏｔ１、Ｒｏｏｔ２、Ｒｏｏｔ３ 中共有真菌

１１５ 个ꎬ独有真菌分别有 １４５ 个、４９ 个、６９ 个(图

５: Ｃ )ꎮ 共 有 真 菌 主 要 为 未 分 类 真 菌 属

(ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿Ｆｕｎｇｉ)、Ｌｅｐｔｏｄｏｐｈｏｒａ、Ｔｅｔｒａｃｌａｄｉｕｍ＿
ｆ＿Ｈｅｌｏｔｉａｃｅａｅ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａｃｅａｅ 和

Ｔｉｔａｅａ(图 ５:Ｇ)ꎮ 在根际土壤中ꎬ共有真菌 ３１５
个ꎬ独有真菌分别有 ７７ 个、１２９ 个、１４１ 个(图 ５:
Ｄ)ꎬ 主 要 优 势 真 菌 属 为 未 分 类 真 菌 属、
Ｅｐｉｃｏｌｅｏｓｐｏｒｉｕｍ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｏ ＿ Ｈｅｌｏｔｉａｌｅｓ、
Ｃｒｙｐｔｏｓｐｏｒｉｏｐｓｉｓ、木霉属 ( Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ) (图 ５:Ｈ)ꎮ
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Ａ、Ｂ. ＯＴＵ 韦恩图ꎻ Ｃ、Ｄ. 属水平韦恩图ꎻ Ｅ、Ｆ. 门水平上细菌的相对丰度ꎻ Ｇ、Ｈ. 属水平上细菌的相对丰度ꎮ
Ａꎬ Ｂ. ＯＴＵ Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍꎻ Ｃꎬ Ｄ. Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｎ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌꎻ Ｅꎬ Ｆ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｎ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌꎻＧꎬ Ｈ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｎ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ.

图 ３　 短萼黄连根内和根际土壤中细菌群落分析
Ｆｉｇ. ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｏｏｔｓ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ Ｃｏｐｔｉｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｂｒｅｖｉｓｅｐａｌａ

其中ꎬ尽管 Ｅｐｉｃｏｌｅｏｓｐｏｒｉｕｍ 在各年限样本中占比均

较高ꎬ但是其相对丰度随着短萼黄连生长不断下

降ꎮ 上述结果表明ꎬ随着短萼黄连的生长ꎬ根内和

根际土壤中的真菌群落结构发生了一定的改变ꎮ
２.５.２ 真菌群落标志物种分析 　 真菌 ＬＥｆＳｅ 分析

(ＬＤＡ 阀值 > ３.５)显示ꎬ在根组织和根际土壤中分

别鉴定到 １６ 个和 ２３ 个优势真菌属(图 ６:Ａ、Ｃ)ꎮ
其中ꎬＲｏｏｔ１、Ｒｏｏｔ２、Ｒｏｏｔ３ 中分别有 １１ 个、０ 个、５
个ꎬ Ｒｏｏｔ１ 中 优 势 真 菌 属 为 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｏ ＿
Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ、 Ｅｐｉｃｏｌｅｏｓｐｏｒｉｕｍ、 刺 盘 孢 属

( Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ) 等ꎬ Ｒｏｏｔ３ 中 为 酵 母 属

( Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｏｐｓｉｓ )、 Ｉｌｙｏｎｅｃｔｒｉａ、 Ｃｅｒａｔｏｂａｓｉｄｉａｃｅａｅ ＿
ｇｅｎ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ(图 ６:Ｂ)ꎮ 在根际土壤样本中ꎬ
ＲＳ１、ＲＳ２、ＲＳ３ 中分别有 ６ 个、９ 个、８ 个差异显著

真 菌 属ꎬ 其 中 ＲＳ１ 中 优 势 真 菌 属 有

Ｅｐｉｃｏｌｅｏｓｐｏｒｉｕｍ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｆ ＿Ｍｙｃｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａｃｅａｅ、
Ｔｒｉｃｅｌｌｕｌａ 等ꎬＲＳ２ 中有 Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿
ｏ＿Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ、Ａｐｉｏｓｐｏｒａ 等ꎬＲＳ３ 中有木霉属、杯盘

菌属(Ｃｉｂｏｒｉａ)、Ｃｒｙｐｔｏｓｐｏｒｉｏｐｓｉｓ 等(图 ６:Ｄ)ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 根内和根际微生物群落结构特征及比较分析

在本研究中ꎬ同一生长年限的短萼黄连根际

微生物的总 ＯＴＵｓ 数目、独有 ＯＴＵｓ 数目、共有

ＯＴＵｓ 数目以及多样性指数 Ａｃｅ、Ｃｈａｏ １ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ
均显著高于根内生菌群ꎬ说明短萼黄连根际微生

物群落的丰富度与多样性均高于根内生菌ꎮ 根
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淡黄色点表示在组间无显著性差异或对差异无显著影响的微生物类群ꎻ其他色点表示显著富集并影响组间差异的微生物类群ꎮ
下同ꎮ
Ｌｉｇｈｔ ｙｅｌｌｏｗ ｄｏｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｇｒｏｕｐｓ ｗｉｔｈ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｒ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｎ ｇｒｏｕｐ ｖａｒｉａｔｉｏｎꎻ ｏｔｈｅｒ ｃｏｌｏｒｅｄ ｄｏｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｉｎ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｇｒｏｕｐｓꎬ ｉｍｐａｃｔｉｎｇ ｇｒｏｕｐ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ４　 不同生长年限短萼黄连根内(Ａ、Ｂ)和根际土壤(Ｃ、Ｄ)中细菌 ＬＥｆＳｅ 分析
Ｆｉｇ. ４　 ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｒｏｏｔｓ (Ａꎬ Ｂ) ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ (Ｃꎬ Ｄ)

ｏｆ Ｃｏｐｔｉｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｂｒｅｖｉｓｅｐａｌａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓ

内与根际微生物相互作用构成了一种复杂的动态

生态关系ꎮ 有研究表明ꎬ根际微生物的群落丰富

度与多样性显著高于根内生菌群ꎬ如项小燕等

(２０２４)通过研究大别山五针松根际微生物和内生

菌群落特征ꎬ发现根际微生物的总 ＯＴＵｓ 数目和 α
多样性指数均明显大于根内生菌ꎬ与本研究结果

一致ꎮ
有研究推测ꎬ植物体内部分内生菌源自土壤ꎬ

土壤微生物通过侵入宿主植物并与之共同进化ꎬ
逐渐演变为内生菌ꎮ 因此ꎬ植物内生菌与根际微

生物在种类多样性方面存在一定的相关性ꎮ 在特

定条件下ꎬ植物内生菌与根际微生物还可实现相

互转变ꎮ 例如ꎬＪｕ 等(２０２０)研究发现ꎬ醉马草的内

生真菌 Ｅｐｉｃｈｌｏë ｇａｎｓｕｅｎｓｉｓ 对其根际微生物群落的

多样性与丰富度具有显著影响ꎻＣｈｅｎ 等(２０２２)通

过对淫羊藿不同生长阶段叶内生真菌和根际土壤

微生物的多样性分析ꎬ发现两者之间存在相互转

变的现象ꎮ 本研究通过对短萼黄连根内和根际土

壤中微生物组成的比较分析发现ꎬ变形菌门和放

线菌门均为二者共有的优势细菌菌门ꎬ其中变形

菌门的丰度占比最高ꎻ子囊菌门、担子菌门和被孢

菌门为二者共有的优势真菌菌门ꎬ其中子囊菌门

为第一优势真菌菌门ꎬ这与梁浩等(２０２２)在雅连

中的研究结果一致ꎬ同时也进一步验证了栖息地

核心微生物一致的观点(Ｍａｒｋｏｖ ＆ Ｌａｕｄｅｔꎬ２０２２)ꎮ
综上认为ꎬ短萼黄连根际土壤微生物的丰富度及

多样性显著高于根内生菌群ꎬ但二者在核心菌门

组成上具有相似性ꎮ
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Ａ、Ｂ. ＯＴＵ 韦恩图ꎻ Ｃ、Ｄ. 属水平韦恩图ꎻ Ｅ、Ｆ. 门水平上真菌的相对丰度ꎻ Ｇ、Ｈ. 属水平上真菌的相对丰度ꎮ
Ａꎬ Ｂ. ＯＴＵ Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍꎻ Ｃꎬ Ｄ. Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｎ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌꎻ Ｅꎬ Ｆ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｏｎ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌꎻ Ｇꎬ Ｈ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｏｎ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ.

图 ５　 短萼黄连根内和根际土壤中真菌群落分析
Ｆｉｇ. ５　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｏｏｔｓ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ Ｃｏｐｔｉｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｂｒｅｖｉｓｅｐａｌａ

３.２ 生长年限对短萼黄连根内及根际微生物群落

特征的影响

比较不同生长年限短萼黄连根内及根际土壤

微生物多样性ꎬ发现其微生物群落结构和组成存

在显著差异ꎮ 特别是在第一年至第二年间ꎬ根组

织和根际土壤中微生物群落的组成与多样性发生

了显著变化ꎬ成为群落结构转变的关键期ꎮ 此外ꎬ
短萼黄连根际土壤中细菌的指数 Ａｃｅ、Ｃｈａｏ １ 和

Ｓｈａｎｎｏｎ 明显高于真菌ꎬ而 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数则显著低

于真菌ꎬ说明短萼黄连根际土壤中细菌物种比真

菌更为丰富且多样性较高ꎬ属于健康的“细菌型”
土壤ꎮ 随着短萼黄连生长年限的增加ꎬ根际土壤

中细菌的数量与多样性逐渐下降ꎬ真菌的数量和

多样性则逐步增加ꎬ表明根际土壤正在经历由“细
菌型”向“真菌型”的转变ꎬ这与刘成(２０２４)关于

黄连连作显著降低根际土壤细菌数量并提高真菌

数量的研究结果相契合ꎮ 值得注意的是ꎬ随着生

长年限的增加ꎬ根内生菌的丰度及多样性变化趋

势与根际微生物一致ꎬ表明生长年限也能显著影

响根内生菌环境ꎮ 研究显示ꎬ根系分泌物在根际

土壤的理化性质、根表面及随后根组织内部的微

生物群落方面发挥着多重积极作用 (张丹等ꎬ
２０１５ꎻＺｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４)ꎮ 在黄连种植过程中ꎬ
根部会不断向土壤中释放酚酸类化感物质ꎬ土壤

内酚酸类化感物质浓度逐年上升ꎬ最终引起土壤

微生态环境的改变(刘云露ꎬ２０１９ꎻ刘成ꎬ２０２４)ꎮ
在短萼黄连与黄连中ꎬ根际微生物群落多样性和

结构组成的变化规律一致ꎬ可能与两者的根系分

泌物相似有关ꎬ但其参与植物－微生物相互作用的

具体机制还不确定ꎬ仍有待进一步研究ꎮ

５９１１ 期 代英超等: 不同生长年限短萼黄连根内及根际微生物群落多样性研究



图 ６　 不同生长年限短萼黄连根内(Ａ、Ｂ)和根际土壤(Ｃ、Ｄ)中真菌 ＬＥｆＳｅ 分析
Ｆｉｇ. ６　 ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｒｏｏｔｓ (Ａꎬ Ｂ) ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ (Ｃꎬ Ｄ)

ｏｆ Ｃｏｐｔｉｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｂｒｅｖｉｓｅｐａｌａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓ

随着短萼黄连生长年限的增加ꎬ其根部优势

细菌的丰度比例发生了较大变化ꎮ 然而ꎬ在根际

土壤中ꎬ变形菌门和酸杆菌门始终在细菌丰度占

比最大ꎬ这与冼康华等(２０２２)在不同生长年限华

重楼根际土壤细菌类群特征的研究规律保持一

致ꎮ 游动放线菌属和链霉菌属为常见放线菌ꎬ在
土壤有机质的转化方面起着重要作用ꎮ 游动放线

菌属和链霉菌属是 Ｒｏｏｔ１ 中的核心优势属ꎬ在

Ｒｏｏｔ１ 中丰度最高ꎬ这意味着它们可能是促进短萼

黄连早期生长的关键菌属ꎮ 根瘤菌属是一种植物

促生菌ꎬ具有产生生长素、乙烯等植物激素和解磷

等作用ꎬ能够促进植物生长(霍佳慧等ꎬ２０２２)ꎮ 本

研究中ꎬ慢生根瘤菌属以较高丰度存在于短萼黄

连所有样本中且随着短萼黄连的生长其丰度不断

富集ꎬ是 Ｒｏｏｔ３ 和 ＲＳ３ 中占主导地位的菌属ꎬ说明

该菌属可能在短萼黄连生长和环境适应中发挥了

关键 作 用ꎬ 但 还 需 进 一 步 验 证ꎮ 拟 孢 囊 菌 属

(Ｋｉｂｄｅｌｏｓｐｏｒａｎｇｉｕｍ) 和微杆菌属 (Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)

是稀有放线菌属ꎬ具有特异性次级代谢潜力(Ｍａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２４)ꎻＳｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ 是一种与土壤氮代谢密

切相关的菌属 ( Ｘｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎬ这些菌属在

Ｒｏｏｔ３ 中显著富集ꎬ推测可能与短萼黄连后期生长

及次 生 代 谢 相 关ꎮ 真 菌 ＬＥｆＳｅ 分 析 显 示ꎬ
Ｅｐｉｃｏｌｅｏｓｐｏｒｉｕｍ 是 Ｒｏｏｔ１ 和 ＲＳ１ 中的优势真菌群

落ꎮ Ｅｐｉｃｏｌｅｏｓｐｏｒｉｕｍ 包含多种植物病害真菌ꎬ这表

明 Ｅｐｉｃｏｌｅｏｓｐｏｒｉｕｍ 可能是短萼黄连早期生长阶段

的主要病原体ꎮ Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ 作为多种植物的病

原体而广为人知ꎬ它们会导致果实、根部和颈部腐

烂塌陷( Ｃａｒｌｕｃｃｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ Ｇｉｂｅｌｌｕｌｏｐｓｉｓ 中唯

一有效物种被证明是中国甜菜枯萎病的病原菌

(Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 本研究中ꎬＰｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ 和

Ｇｉｂｅｌｌｕｌｏｐｓｉｓ 分别显著存在于 ＲＳ２ 和 ＲＳ３ 中ꎬ表明

这两个菌属可能是短萼黄连中后期发病的主要原

因ꎮ 综上所述ꎬ短萼黄连在不同生长阶段可能受

特定有益菌株(一年生为游动放线菌属ꎻ两年生和

多年生为慢生根瘤菌属)与有害菌株(一年生为

６９１ 广　 西　 植　 物 ４６ 卷



Ｅｐｉｃｏｌｅｏｓｐｏｒｉｕｍꎻ两年生为 Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａꎻ多年生

为 Ｇｉｂｅｌｌｕｌｏｐｓｉｓ)的影响ꎬ进而构建起植物－微生物

动态互作关系ꎮ
本研究通过分析短萼黄连根内生菌和根际微

生物群落特征ꎬ阐明了根内和根际微生物在群落

结构与组成特征上的异同点ꎻ通过揭示不同生长

年限根内和根际微生物多样性的动态变化规律ꎬ
明确了生长年限对短萼黄连根内和根际微生物多

样性的影响ꎮ 本研究结果表明ꎬ特定的有益微生

物(一年生为游动放线菌属ꎻ两年生和多年生为慢

生根瘤菌属)可能在短萼黄连不同生长阶段发挥

关键作用ꎬ为后续探讨短萼黄连生长发育与微生

物的相互作用ꎬ分离有益微生物等提供了理论依

据ꎮ 对不 同 年 限 短 萼 黄 连 病 原 菌 ( 一 年 生 为

Ｅｐｉｃｏｌｅｏｓｐｏｒｉｕｍꎻ两年生为 Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａꎻ多年生

为 Ｇｉｂｅｌｌｕｌｏｐｓｉｓ)的研究ꎬ也能为今后短萼黄连的病

虫害防治和科学栽培奠定基础ꎬ促进短萼黄连的

科学保护和可持续发展ꎮ 此外ꎬ本研究仅针对浙

江清凉峰国家级自然保护区的短萼黄连种群展

开ꎬ所得结论可能存在一定的局限性ꎮ 因此ꎬ未来

应尽可能扩大采样范围ꎬ覆盖更多分布区域ꎬ以验

证结论的普适性ꎬ为完善短萼黄连种群保护策略

提供更全面的数据支持ꎮ
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ＪＵ Ｙꎬ ＺＨＯＮＧ Ｒꎬ ＣＨＲＩＳＴＥＮＳＥＮ Ｍ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ

Ｅｐｉｃｈｌｏｅ ｇａｎｓｕｅｎｓｉｓ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ｏｎ ｔｈｅ ｒｏｏｔ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ Ａｃｈｎａｔｈｅｒｕｍ ｉｎｅｂｒｉａｎｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ [ Ｊ ]. Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ
１１: ７４７.

ＬＩ Ｊ Ｊꎬ ＺＥＮＧ Ｍꎬ ２０２０. Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｏｆ ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ
ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ ｏｎ ｐｌａｎｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｔｒｅｓｓ [Ｊ]. Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ
ｏｆ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ３１(９): ３２１６－３２２６. [李娇娇ꎬ 曾明ꎬ
２０２０. 丛枝菌根对植物根际逆境的生态学意义 [Ｊ]. 应用

生态学报ꎬ ３１(９): ３２１６－３２２６.]
ＬＩＡＮＧ Ｈꎬ ＺＨＡＮＧ Ｙ Ｙꎬ ＲＵＡＮ Ｙ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２. Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ

ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ａｌｋａｌｏｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｃｏｐｔｉｓ ｄｅｌｔｏｉｄｅａ [Ｊ]. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ
Ｍｅｄｉｃｉｎａｌ Ｍａｔｅｒｉａｌｓꎬ ４５(１１): ２５４１－２５４９. [梁浩ꎬ 张亚玉ꎬ
阮音音ꎬ 等ꎬ ２０２２. 雅连根际土壤微生物群落及与其生物碱

７９１１ 期 代英超等: 不同生长年限短萼黄连根内及根际微生物群落多样性研究



含量相关性分析 [Ｊ]. 中药材ꎬ ４５(１１): ２５４１－２５４９.]
ＬＩＵ Ｃꎬ ２０２４. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｃｏｍｐａｎｉｏｎ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ａｌｌｅｖｉａｔｉｏｎ

ｏｆ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｏｂｓｔａｃｌｅｓ ｉｎ Ｃｏｐｔｉｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ [ Ｊ].
Ｊｉａｎｇｓｕ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ５２(１３): １６１－ １６９. [刘成ꎬ
２０２４. 伴生栽培对黄连连作障碍的缓解效应 [Ｊ]. 江苏农

业科学ꎬ ５２(１３): １６１－１６９.]
ＬＩＵ Ｊ Ｗꎬ ＬＩ Ｘ Ｚꎬ ＹＡＯ Ｍ Ｊꎬ ２０２１. Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｎ

ａｓｓｅｍｂｌｙ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ [Ｊ]. Ａｃｔａ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａꎬ ６１(２): ２３１－ ２４８. [刘京伟ꎬ 李香

真ꎬ 姚敏杰ꎬ ２０２１. 植物根际微生物群落构建的研究进展

[Ｊ]. 微生物学报ꎬ ６１(２): ２３１－２４８.]
ＬＩＵ Ｘ Ｙꎬ ２００８. Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ ａｎｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｓｔｕｄｙ ｏｆ

Ｃｏｐｔｉｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｂｒｅｖｉｓｅｐａｌａ ｉｎ Ａｎｈｕｉ [ Ｄ ]. Ｊｉｎａｎ:
Ｓｈａｎｄｏｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ. [刘学

医ꎬ ２００８. 安徽短萼黄连资源调查和质量研究 [Ｄ]. 济

南: 山东中医药大学.]
ＬＩＵ Ｙ Ｌꎬ ２０１９. Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ

ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｐｈｅｎｏｌｉｃ ａｃｉｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｏｆ
Ｃｏｐｔｉｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ [Ｄ]. Ｃｈｏｎｇｑｉｎ: Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ. [刘
云露ꎬ ２０１９. 黄连土壤微生物多样性及其酚酸降解菌筛选

与降解机制 [Ｄ]. 重庆: 西南大学.]
ＭＡ Ｍ Ｊꎬ ＹＵ Ｗ Ｃꎬ ＳＵＮ Ｈ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４. Ｇｅｎｕｓ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ

ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｏｍｅ ｉｎ Ａｌｌｏｋｕｔｚｎｅｒｉａ ａｎｄ Ｋｉｂｄｅｌｏｓｐｏｒａｎｇｉｕｍ
[Ｊ]. Ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ａｎｄ Ｓｙｓｔｅｍｓ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ９(３): ３８１－３９０.

ＭＡＯ Ｊ Ｈꎬ ＬＩＵ Ｘ Ｙꎬ ２０１２. Ｐｈａｒｍａｃｏｇｎｏｓｔｉｃ ｓｔｕｄｙ ｏｆ Ｃｏｐｔｉｓ
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｂｒｅｖｉｓｅｐａｌａ [ Ｊ ]. Ｌｉｓｈｉｚｈｅｎ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ ａｎｄ
Ｍａｔｅｒｉａ Ｍｅｄｉｃａꎬ ２３(９): ２２１９－２２２０. [茆菁华ꎬ 刘学医ꎬ
２０１２. 短萼黄连的生药学研究 [ Ｊ]. 时珍国医国药ꎬ
２３(９): ２２１９－２２２０.]

ＭＡＲＫＯＶ Ｇ Ｖꎬ ＬＡＵＤＥＴ Ｖꎬ ２０２２. Ｈｏｗ ｐｌａｎｔｓ ｇｒｏｗ ｔｈｅｉｒ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ [Ｊ]. Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ３２(３): Ｒ９７－Ｒ１００.

ＭＥＮＧ Ｔ Ｔꎬ ＣＵＩ Ｘ Ｓꎬ ＺＨＵ Ｎꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３. Ｒｏｏｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｏｄｏｎｏｐｓｉｓ ｐｉｌｏｓｕｌａ ｉｎ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓ [ Ｊ]. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎａｌ
Ｍａｔｅｒｉａｌｓꎬ ５４(１５): ４９９２－５００２. [孟彤彤ꎬ 崔兴帅ꎬ 朱宁ꎬ
等ꎬ ２０２３. 不同生长年限党参根系微生物群落结构和多样

性研究 [Ｊ]. 中草药ꎬ ５４(１５): ４９９２－５００２.]
ＷＡＮＧ Ｚ Ｗꎬ ＪＩ Ｙ Ｌꎬ ＣＨＥＮ Ｙ Ｇꎬ ２０１５. Ｓｔｕｄｉｅｓ ａｎｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ

ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅｓ [ Ｊ]. Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｃｈｉｎａꎬ
４２(２): ３４９－３６３. [王志伟ꎬ 纪燕玲ꎬ 陈永敢ꎬ ２０１５. 植物

内生菌研究及其科学意义 [Ｊ]. 微生物学通报ꎬ ４２(２):
３４９－３６３.]

ＷＵ Ｗ Ｗꎬ ＨＡＮ Ｘꎬ ＷＡＮＧ Ｊ Ｐꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４. Ａｌｔｅｒａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ
ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ ｙｅａｒｓ ｏｆ Ｆｒｕｃｔｕｓ ａｕｒａｎｔｉｉ ｏｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ [Ｊ]. Ａｃｔａ Ｐｅｄｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａꎬ

６１( ６): １７２９ － １７４０. [吴 微 微ꎬ 韩 雪ꎬ 王 继 朋ꎬ 等ꎬ
２０２４. 种植年限对枳壳根际微生物群落和土壤性质的影

响 [Ｊ]. 土壤学报ꎬ ６１(６): １７２９－１７４０.]
ＸＩＡＮ Ｋ Ｈꎬ ＳＵ Ｊꎬ ＦＵ Ｃ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２. Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ

ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｐａｒｉｓ ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ ｖａｒ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓ [Ｊ]. Ｇｕｉｈａｉａꎬ ４２(１２): ２０８７－２０９８. [冼康华ꎬ
苏江ꎬ 付传明ꎬ 等ꎬ ２０２２. 不同生长年限华重楼根际土壤

微生物多样性研究 [Ｊ]. 广西植物ꎬ ４２(１２): ２０８７－２０９８.]
ＸＩＡＮＧ Ｘ Ｙꎬ ＲＵＡＮ Ｓ Ｒꎬ ＺＨＡＮＧ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４. Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ａｎｄ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ｆｒｏｍ Ｐｉｎｕｓ ｄａｂｅｓｈａｎｅｎｓｉｓ [ Ｊ ].
Ｇｕｉｈａｉａꎬ ４５(１): ３１－ ４３. [项小燕ꎬ 阮思睿ꎬ 张颖ꎬ 等ꎬ
２０２４. 大别山五针松根际微生物和内生菌群落特征及功能

多样性 [Ｊ]. 广西植物ꎬ ４５(１): ３１－４３.]
ＸＵＮ Ｗ Ｂꎬ ＬＩＵ Ｙ Ｐꎬ ＬＩ Ｗꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１. Ｓｐｅｃｉａｌｉｚｅｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ

ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｋｅｙｓｔｏｎｅ ｔａｘａ ｓｕｓｔａｉｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ
[Ｊ]. Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅꎬ ９(１): ３５.

ＺＨＡＮＧ Ｄꎬ ＺＨＯＮＧ Ｇ Ｙꎬ ＣＡＯ Ｗ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５. Ｓｔｕｄｙ ｏｎ
ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｅｃｒｅａｓｅ ｌａｗ ｏｆ ｐｈｅｎｏｌｉｃ ａｃｉｄｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｏｆ
ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｂａｓｅ ｏｆ Ｃｏｐｔｉｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ [Ｊ]. Ｗｏｒｌｄ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ
Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ / Ｍｏｄｅｒｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ
ａｎｄ Ｍａｔｅｒｉａ Ｍｅｄｉｃａꎬ １７(７): １４１９－１４２４. [张丹ꎬ 钟国跃ꎬ
曹纬国ꎬ 等ꎬ ２０１５. 重庆黄连种植土壤中酚酸类物质累积

与消减规律的研究 [Ｊ]. 世界科学技术－中医药现代化ꎬ
１７(７): １４１９－１４２４.]

ＺＨＡＮＧ Ｌꎬ ＺＨＡＮＧ Ｘ Ｐꎬ ２００５. Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｅｎｄａｎｇｅｒｍｅｎｔ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ Ｃｏｐｔｉｓ
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｂｒｅｖｉｓｅｐａｌａ ｉｎ Ａｎｈｕｉ [ Ｊ]. Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ａｐｐｌｉｅｄ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ １６(８): １３９４－ １３９８. [张莉ꎬ 张小平ꎬ
２００５. 安徽短萼黄连种群特性及其濒危机制探讨 [Ｊ]. 应
用生态学报ꎬ １６(８): １３９４－１３９８.]

ＺＨＯＵ Ｊ Ｗꎬ ＪＩ Ｐ Ｃꎬ ＪＩＡＮＧ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２. Ｑｕｏｒｕｍ ｓｅｎｓｉｎｇ
ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｉｎｔｅｒｖｅｎｔｉｏｎ ｏｆ ４￣ｈｙｄｒｏｘｙｃｉｎｎａｍｉｃ
ａｃｉｄ ａｇａｉｎｓｔ Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｔｕｍｅｆａｃｉｅｎｓ [ Ｊ]. Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ １３: ８３０６３２.

ＺＨＯＵ Ｙꎬ ＺＨＡＯ Ｚ Ｑꎬ ＧＵＯ Ｑ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７. Ｆｉｒｓｔ ｒｅｐｏｒｔ ｏｆ
ｗｉｌｔ ｏｆ ｓｕｇａｒ ｂｅｅｔ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ Ｇｉｂｅｌｌｕｌｏｐｓｉｓ ｎｉｇｒｅｓｃｅｎｓ ｉｎ ｔｈｅ
Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ [Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｄｉｓｅａｓｅꎬ １０１(７): １３１８.
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