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野生和种植北五味子木脂素⁃根际微生物
群落⁃土壤理化因子的相关性研究
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摘　 要　 针对北方野生组（ＭＴ）和种植组（ＺＴ）的北五味子（Ｓｃｈｉｓａｎｄｒａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）进行研究，利用高通量测序技

术解析根际土壤微生物的群落结构及潜在功能菌群，结合北五味子主要药效物质木脂素含量变化，以及北五

味子生长区域土壤理化指标全磷（ＴＰ）、全钾（ＴＫ）、全氮（ＴＮ）、总有机碳（ＴＯＣ）、有机质（Ｓｏｍ）等的检测结果，
探究北五味子木脂素⁃根际微生物⁃土壤性质之间的影响因素及相关性，为解析北五味子木脂素代谢机制，提高

主要药效物质的积累，有效提升种植品种药用价值提供理论依据。 研究结果显示，野生北五味子的木脂素含

量显著高于种植北五味子，野生五味子醇甲、五味子酯甲与五味子乙素的含量高于种植的北五味子近 １ 倍；野
生北五味子根际土壤中的 ＴＰ、ＴＫ、ＴＮ、Ｓｏｍ 含量分别高于种植北五味子约 １． ５ 倍、２． ６ 倍、７ 倍和 ９ 倍；大量氮

元素的存在使 ＲＢ４１ 属和盖勒氏菌属（Ｇａｉｅｌｌａ）的相对丰度增加，大量的有机质会促进分枝杆菌属（Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉ⁃
ｕｍ）的富集，以上三种菌群均与北五味子木脂素含量呈正相关，从而导致了野生的木脂素含量高于种植的北

五味子；镰刀菌属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）、新从赤壳属（Ｎｅｏｎｅｃｔｒｉａ）、无梗孢属（Ｔｒｉｃｈｏｃｌａｄｉｕｍ）和被孢霉属（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ）与北

五味子中的木脂素含量呈正相关；土壤含水率与北五味子木脂素含量呈显著正相关，土壤 ＴＰ、ＴＫ、ＴＮ、Ｓｏｍ 和

北五味子木脂素呈正相关；土壤 ｐＨ 是影响北五味子根际土壤微生物群落的重要因素，与北五味子木脂素含量

呈显著负相关。
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　 　 北五味子（ Ｓｃｈｉｓａｎｄｒａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）作为黑龙江

省的道地药材之一，可补肾宁心、益气生津、收敛

固涩，入药部位为木兰科五味子属植物五味子

（Ｓｃｈｉｓａｎｄｒａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ （ Ｔｕｒｃｚ． ） Ｂａｉｌｌ． ） 的干燥成

熟果实，主要是木脂素、多糖、挥发油等化学成分

发挥药效［１⁃２］ 。 近年来，随着北五味子市场需求

量的增加，以北五味子为原料提取的木脂素单体

五味子醇甲可抗抑郁、抗肿瘤、预防和治疗神经

退行性疾病等［３⁃４］ ；五味子酯甲可抗疲劳、改善认

知障碍等［５⁃６］ ；五味子甲素可改善脑缺血损伤后

遗症、保肝等［７⁃８］ ；五味子乙素可抗心肌炎症、抑
制心肌细胞凋亡等［９⁃１０］ 。 此外，随着开发“药食

同源”食品和保健品的中药产业链延伸力度加

大，道地北五味子的种植规模也逐渐扩大。 中药

材种植产量和质量的提高受种植地的水分、光
照、温度、土壤理化性质及微生物等多种因素的

影响［１１］ 。 其中，根际土壤微生物是土壤生态系

统中最活跃的部分，其通过自身的代谢和周转，
可有效促进养分的循环和植物的健康生长，以及

调控有效成分的合成与积累［１２⁃１３］ 。 根际微生物

的变化可改变土壤理化性质，影响根际土壤微生

物的种类及丰度。 如人参根际微生物可促进人

参有效成分人参皂苷的积累［１４］ ，柴胡根际微生

物可有效促进柴胡主要药效物质总甾醇和总黄

酮的积累［１５⁃１６］ 。 根际土壤微生物与药用植物有

效成分含量密切相关，北五味子根际土壤微生物

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ 和布氏杆菌属 （ Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ）
与五味子甲素含量呈显著正相关［１７］ ，白术根际

微生物浮霉菌门 （ Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ）、 Ｓｕｍｅｒｌａｅｏｔａ
和酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）与白术内酯和白术

内酯Ⅲ的含量呈显著正相关［１８］ 。 此外，植物通

过向根基释放大量有机物（包括糖类、羧酸类、酚
类和氨基酸类等物质）来改变根际区域的微生物

生长环境，进而调节植物的生长发育、抗逆、抗病

及营养吸收、转化等生长机制［１９⁃２２］ ，如人参的根

际分泌物影响其根际微生物群落的种类及丰度，
进而达到影响有效成分人参皂苷积累的目

的［１４］ 。 由于药用植物⁃土壤⁃根际微生物三者相

互作用共同形成一个多功能的复杂的有机整体，
致使不同种植环境不同品种北五味子之间的品

质和性状差异较大［２３⁃２４］ ，其影响机制尚需深入研

究。 随着北五味子种植产量的提升，获得较高品

质的北五味子是提高五味子种植效益的主要解

决途径之一。 因此，本研究针对黑龙江省野生和

种植基地的北五味子进行研究，利用高通量测序

技术解析根际土壤微生物的群落结构及潜在功

能菌群，结合北五味子主要药效物质木脂素含量

变化，以及北五味子生长区域土壤理化性质的检

测结果，探究北五味子木脂素⁃根际微生物⁃土壤

性质之间的关联因素，为提高北五味子次生代谢

产物积累、解析代谢机制、有效提升种植品种的

药用价值提供参考。
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１　 材料与方法

１． １　 材料

１． １． １　 北五味子根际土壤和果实样品采集 　 北

五味子的根际土壤和果实样品采集自黑龙江省野

外山区和种植基地（１２１°１１′ ～ １３５°０５′Ｅ，４３°２６′ ～
５３°３３′Ｎ），标记为野生组（ＭＴ）和种植组（ ＺＴ）。
根际土壤样品两份，一份于室温下自然风干，用于

土壤理化性质测定；另一份将 ＭＴ 土样按 ＭＴ⁃１、
ＭＴ⁃２、ＭＴ⁃３，ＺＴ 土样按 ＺＴ⁃１、ＺＴ⁃２、ＺＴ⁃３ 编号后于

－８０ ℃冷冻，运送至上海凌恩生物科技有限公司

进行高通量测序。 果实样品编号同上。
１． １． ２　 主要试剂与仪器设备　 甲醇（色谱级，天
津星马克科技发展有限公司）；五味子醇甲、五味

子酯甲、五味子甲素、五味子乙素（分析对照品，上
海麦克林生化科技股份有限公司）；ＤＮＡ 抽提试

剂盒（Ｅ． Ｚ． Ｎ． Ａ． ® Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ，美国 Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ⁃
Ｔｅｋ 公司）；ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ（Ａｘｙ⁃
ｇｅｎ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ，美国 Ａｘｙｇｅｎ 公司）；ＱｕａｎｔｕｓＴＭＦｌｕ⁃
ｏｒｏｍｅｔｅｒ（ＱｕａｎｔｕｓＴＭ，法国 Ｐｒｏｍｅｇａ 公司）；建库试

剂盒（ＮＥＸＴＦＬＥＸ® Ｒａｐｉｄ ＤＮＡ⁃Ｓｅｑ Ｋｉｔ，美国 Ｂｉｏｏ
Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司）；测序试剂盒 （ ＮｏｖａＳｅｑ Ｒｅａｇｅｎｔ
Ｋｉｔｓ，美国 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司）。 雷磁离子计 （ ＰＸＳＪ⁃
２１６Ｆ，上海仪电科仪）；电热鼓风干燥箱 （ ＤＨＧ⁃
９０３０，上海一恒科学仪器有限公司）；元素分析仪

（Ｖａｒｉｏ ＥＬ Ⅲ，德国 Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ 公司）；元素分析仪

（Ｖａｒｉｏ ＭＡＣＲＯ ｃｕｂｅ，德国 Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ 公司）；总有

机碳 ／总氮分析仪（Ｍｕｌｔｉ Ｎ ／ Ｃ３１００，德国 Ｊｅｎａ 公

司）；ＨＰＬＣ 高效液相色谱仪 （Ｗａｔｅｒｓ ２６９５，美国

Ｗａｔｅｒｓ 公司）；Ｃ１８ 色谱柱（Ｕｌｔｉｍａｔｅ ＸＢ⁃Ｃ１８，上海

月旭科技有限公司）。
１． ２　 方法

１． ２． １　 北五味子果实中木脂素含量的测定 　 参

照《中国药典》（２０２０ 版）的方法，精密称取分析对

照品五味子醇甲、五味子甲素、五味子酯甲和五味

子乙素各 ０． ２５ ｍｇ，加甲醇制备成每 １ ｍＬ 含混合

对照品 １． ００ ｍｇ 的母液，吸取不同体积的母液，依
次稀释，上机测定，以浓度和峰面积制定标准曲

线。 流动相为甲醇（Ａ）和水（Ｂ），检测波长 ２５０
ｎｍ，进样量 １０ μＬ。 供试品溶液制备：北五味子果

实冻干后粉碎过 ３０ 目筛，精密称取冻干样品

０． ２ ｇ于 ２０ ｍＬ 容量瓶中，甲醇超声处理 ３０ ｍｉｎ

后，补足甲醇到刻度，摇匀过 ０． ２５ μｍ 滤膜，上机

测定。 色谱检测条件同上。 梯度洗脱条件为洗脱

时间 ０ ～ １５ ｍｉｎ， 流动相浓度 Ａ： ４０％ ～ ６５％ ，
Ｂ：６０％ ～３５％ ；１６ ～ ２０ ｍｉｎ，Ａ：６５％ ，Ｂ：３５％ ；２１ ～
３０ ｍｉｎ，Ａ：６５％ ～ ８０％ ，Ｂ：３５％ ～ ２０％ ；３１ ～ ４０
ｍｉｎ，Ａ：８０％ ～ ９０％ ，Ｂ：２０％ ～ １０％ ；４１ ～ ４５ ｍｉｎ，
Ａ：９０％ ， Ｂ：１０％ ；４６ ～ ６０ ｍｉｎ， Ａ：９０％ ～ ６５％ ，
Ｂ：１０％ ～３５％ 。
１． ２． ２　 土壤理化性质的测定 　 采用烘干法测定

土壤含水量（ｔｈｅ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ，ＴＷＣ）；采用元素分

析仪分别测定土壤全磷（ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ，ＴＰ）、全
钾（ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ，ＴＫ）、土壤全氮（ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ，
ＴＮ）含量；采用电位法测定土壤 ｐＨ（Ｖ 水︰Ｖ 土 ＝
２． ５︰１）；采用总有机碳 ／总氮分析仪测定土壤总

有机碳（ ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ，ＴＯＣ）含量，将 ０． １ ｇ
土样放入经稀 ＨＣｌ 处理后的陶瓷舟中，用 １ ｍｏｌ ／ Ｌ
的 ＨＣｌ 滴定至土样中不再冒气泡，于烘箱中

１０５ ℃干燥后，取出冷却上机测定，并通过数值换

算得到土壤有机质（ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ，Ｓｏｍ）的含

量，换算公式：Ｓｏｍ（ｇ ／ ｋｇ） ＝ ＴＯＣ（ｇ ／ ｋｇ） × １． ７２４。
１． ２． ３　 根际土壤微生物高通量测序　 根际土壤

高通量测序样品送至上海凌恩生物科技有限公

司进行总 ＤＮＡ 提取，总 ＤＮＡ 提取后使用 １％ 的

琼脂糖凝胶电泳对其进行检测。 细菌基于 １６Ｓ
区，对 Ｖ３ ～ Ｖ４ 可变区使用引物 ３３８Ｆ（５′⁃ＡＣＴＣ⁃
ＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ⁃３′） 和 ８０６Ｒ （ ５′⁃ＧＧＡＣ⁃
ＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃３′）进行 ＰＣＲ 扩增；真菌

基于 ＩＴＳ 区，采用真菌 ＩＴＳ１ ～ ＩＴＳ２ 区通用引物

ＩＴＳ１Ｆ（５′⁃ＧＴＧＡＲＴＣＡＴＣＧＡＡＴＣＴＴＴＧ⁃３′）和 ＩＴＳ２Ｒ
（５′⁃ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ⁃３′） 进行 ＰＣＲ 扩

增。 每个样品三个 ＰＣＲ 重复，使用 ２％ 琼脂糖凝

胶对混合后的 ＰＣＲ 产物进行电泳检测。 使用

ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ 和 ＱｕａｎｔｕｓＴＭＦｌｕｏ⁃
ｒｏｍｅｔｅｒ 对产物进行纯化和检测定量，使用建库试

剂盒进行建库，测序使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑＰＥ２５０
平台。
１． ２． ４　 数据处理分析统计 　 北五味子果实中木

脂素的含量测定与土壤理化性质测定使用 Ｅｘｃｅｌ
２０２１ 进行实验数据的统计整理；使用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ
软件（ｖｅｒｓｉｏｎ ０． ３０）和 ＦＬＡＳＨ 软件（ｖｅｒｓｉｏｎ １． ２． ７）
对原始测序序列分别进行质控和拼接处理。 使用

ＵＰＡＲＳＥ 软件（ｖｅｒｓｉｏｎ ７． １）对相似度９７％的非重复
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序列（去除单序列） 进行 ＯＴＵ 聚类。 使用 ＲＤＰ
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ（ｖｅｒｓｉｏｎ ２． ２）软件对序列进行物种分类注

释，Ｓｉｌｖａ 数据库比对阈值设置为 ８０％ 进行比对。
利用凌恩云平台工具进行细菌、真菌群落组成及差

异性分析，基于 ＦＡＰＲＯＴＡＸ 数据库和 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 数

据库对细菌菌群和真菌菌群进行功能预测分析，以
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、ＡＣＥ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指

数评价菌群的多样性和丰富度。

２　 结果与分析

２． １　 北五味子果实中木脂素含量测定分析

按照“１． ２． １”中方法测得标准曲线回归方程

为五味子醇甲：Ｙ ＝２３ ８５０Ｘ －１ ６６８． ５，Ｒ２ ＝０． ９９９ ５；
五味子酯甲：Ｙ ＝１６ ３８３Ｘ －１ ２５０． １，Ｒ２ ＝ ０． ９９８ ０；
五味子甲素：Ｙ ＝６ ２５７． ５Ｘ － ５６３． ０，Ｒ２ ＝ ０． ９９９ ０；
五味子乙素：Ｙ ＝１１ ９５２Ｘ －１ ００４． ２，Ｒ２ ＝ ０． ９９９ １。
由表 １ 可知，ＭＴ 果实中的五味子醇甲、五味子甲

素和五味子乙素含量显著高于 ＺＴ，ＭＴ 样品中以

上三种木脂素含量均高于 ＺＴ 近 １ 倍，而 ＭＴ 和 ＺＴ
的五味子酯甲含量差距较小。

表 １　 野生和种植北五味子果实中的木脂素含量

Ｔａｂｌｅ １　 Ｌｉｇｎａｎｓ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｗｉｌｄ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ
Ｓｃｈｉｓａｎｄｒａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｆｒｕｉｔｓ

木脂素 ／
（ｍｇ·ｇ － １）

样品

ＭＴ⁃１ ＭＴ⁃２ ＭＴ⁃３ ＺＴ⁃１ ＺＴ⁃２ ＺＴ⁃３

五味子醇甲 ２６． ６２ ２６． １９ ２６． ４３ １３． ８９ １４． １３ １３． ９５

五味子酯甲 １９． ２３ １８． ９９ １９． １０ １６． ３５ １６． ２１ １６． ０９

五味子甲素 ９． ３８ ９． ２１ ９． ２８ ４． ９０ ５． ０３ ４． ９１

五味子乙素 １４． ０７ １３． ８８ １３． ９４ ７． ３５ ７． １２ ７． ２３

２． ２　 北五味子根际土壤理化性质分析

由表 ２ 可知，ＭＴ 和 ＺＴ 的土壤均呈弱酸性

（ｐＨ≤６． ５）；ＭＴ 的 ＴＷＣ 显著高于 ＺＴ，两组 ＴＷＣ
差值最高达 ２０． ７６％ （体积分数）；ＭＴ 土壤 ＴＰ 含

量高于 ＺＴ 约 １． ５ 倍；ＭＴ 土壤 ＴＫ 含量为 ５． ７５ ～
５． ７６ ｇ ／ ｋｇ，而 ＺＴ 则为 ３． ６６ ～ ３． ６７ ｇ ／ ｋｇ；ＭＴ 和 ＺＴ
的土壤 ＴＮ 含量差异极为显著，ＭＴ 为 ０． ９３ ～ ０． ９６
ｇ ／ ｋｇ，而 ＺＴ 为 ０． １２ ～ ０． １４ ｇ ／ ｋｇ，ＭＴ 的 ＴＮ 含量是

ＺＴ 的 ６ ～ ７ 倍；ＭＴ 和 ＺＴ 的 ＴＯＣ 和 Ｓｏｍ 含量差异

同样极为显著，ＭＴ 的 ＴＯＣ 含量为 １７． ２５ ～ １７． ２９
ｇ ／ ｋｇ，而 ＺＴ 的 ＴＯＣ 含量则为 ２． １３ ～ ２． １５ ｇ ／ ｋｇ。
ＭＴ 的 Ｓｏｍ 含量为 ２９． ７４ ～ ２９． ８１ ｇ ／ ｋｇ，而 ＺＴ 的

Ｓｏｍ 含量则为 ３． ６７ ～ ３． ７１ ｇ ／ ｋｇ。

表 ２　 野生和种植北五味子的土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ｗｉｌｄ
ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ Ｓｃｈｉｓａｎｄｒａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

检测
项目

样品

ＭＴ⁃１ ＭＴ⁃２ ＭＴ⁃３ ＺＴ⁃１ ＺＴ⁃２ ＺＴ⁃３

ｐＨ ６． １８ ６． １９ ６． ２０ ６． ３３ ６． ３４ ６． ３５

ＴＷＣ ／ ％ ３５． ５４ ３５． ５２ ３５． ５５ １４． ８８ １４． ８２ １４． ７９

ＴＰ ／ （ｇ·ｋｇ － １） １． ４６ １． ４７ １． ４６ ０． ５７ ０． ５７ ０． ５７

ＴＫ ／ （ｇ·ｋｇ － １） ５． ７５ ５． ７６ ５． ７６ ３． ６７ ３． ６６ ３． ６７

ＴＮ ／ （ｇ·ｋｇ － １） ０． ９３ ０． ９５ ０． ９６ ０． １２ ０． １３ ０． １４

ＴＯＣ ／ （ｇ·ｋｇ － １） １７． ２５ １７． ２７ １７． ２９ ２． １４ ２． １３ ２． １５

Ｓｏｍ ／ （ｇ·ｋｇ － １） ２９． ７４ ２９． ７７ ２９． ８１ ３． ６９ ３． ６７ ３． ７１

２． ３　 北五味子根际土壤细菌群落分析

２． ３． １　 北五味子根际土壤细菌群落门水平组成

差异分析　 ＭＴ 和 ＺＴ 北五味子根际土壤细菌群落

结构门水平分布组成如图 １ 所示，两组相对丰度

占比大于 １％的优势细菌门均为 １０ 个。 在 ＭＴ 和

ＺＴ 根际土壤中，变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和放线

菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）是相对丰度差别较大的菌

门，变形菌门在 ＺＴ 中相对丰度较高，为 ３４． ７０％ ～
４２． ４９％ ；而放线菌门在 ＭＴ 中的相对丰度较高，
为 ２９． ５１％ ～ ３６． ０４％ 。 在 ＭＴ 根际土壤中，其他

优势细菌门依次为酸杆菌门 （ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）
（１５． １０％ ～ ２５． ３４％ ）、 绿 弯 菌 门 （ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ）
（７． ７２％ ～ １３． ２４％ ）、 拟杆菌门 （ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ ）
（２． ４１％ ～ ３． ５０％ ）、 粘 球 菌 门 （ Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ ）
（１． ８９％ ～ ２． ８３％ ）、Ｍｅｔｈｙｌｏｍｉｒａｂｉｌｏｔａ（１． ６５％ ～

图 １　 北五味子根际土壤细菌门分布

Ｆｉｇ． １　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌｕｍ ｉｎ ｔｈｅ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｓｃｈｉｓａｎｄｒａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ
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３． １４％）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ）（０． ８４％ ～
１． ２２％ ）、迟杆菌门（ Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｏｔａ） （０． ４４％ ～
１． ６０％ ）和硝化螺旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒｏｔａ）（０． ８５％ ～
１． ０８％ ）。 在 ＺＴ 根际土壤中，其他优势细菌门依

次为酸杆菌门 （２０． １６％ ～ ２３． ２６％ ）、绿弯菌门

（１０． ２７％ ～ １２． ０７％ ）、芽单胞菌门 （３． １９％ ～
３． ８５％ ）、粘球菌门（３． ０５％ ～ ３． ４８％ ）、拟杆菌门

（２． ３３％ ⁃３． ０８％ ）、迟杆菌门（１． １１％ ～ ２． ２１％ ）、
硝化螺旋菌门 （０． ９６％ ～ １． ３６％ ）、Ｍｅｔｈｙｌｏｍｉｒａ⁃
ｂｉｌｏｔａ（０． ９０％ ～ １． ２０％ ）。 在细菌门分布水平上，
ＭＴ 和 ＺＴ 中细菌群落组成相同，只是相对丰度高

低有所差异。
２． ３． ２　 北五味子根际土壤细菌群落属水平组成

差异分析 　 ＭＴ 和 ＺＴ 北五味子根际土壤细菌群

落结构属水平分布组成如图 ２ 所示，两组根际土

壤前 ２０ 优势细菌属相对丰度差异明显。 ＲＢ４１
在 ＭＴ 和 ＺＴ 中均属第一绝对优势菌属，但其在

ＭＴ 中相对丰度明显高于 ＺＴ。 盖勒氏菌属（Ｇａｉ⁃
ｅｌｌａ）、分枝杆菌属（Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、硝化螺旋菌

属（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ）、中慢生根瘤菌属（Ｍｅｓｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）、
红游动菌属（Ｒｈｏｄｏｐｌａｎｅｓ）、假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏ⁃
ｍｏｎａｓ）和土壤红杆菌属（Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ）在 ＭＴ 中

相对丰度高于 ＺＴ，而慢生根瘤菌属（Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉ⁃
ｕｍ）、鞘氨醇单胞菌属（ Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）、Ｃａｎｄｉｄａ⁃
ｔｕｓ ＿ ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ、 Ｅｌｌｉｎ６０６７、 Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ、 Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ、
ＭＮＤ１、乔治富克斯菌属（Ｇｅｏｒｇｆｕｃｈｓｉａ）、束缚菌属

（Ｃｏｎｅｘｉｂａｃｔｅｒ）、莱朗杆菌属（Ｒｅｙｒａｎｅｌｌａ）、芽单胞

菌属（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ）和嗜酸杆菌属（Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ）
在 ＺＴ 中的相对丰度显著高于 ＭＴ。 在细菌属水

平分布上，ＭＴ 和 ＺＴ 优势细菌属组成相同，然而

两组组间细菌属相对丰度差异较大，组内则差异

较小。
２． ３． ３　 北五味子根际土壤细菌群落多样性分析

　 在 ＭＴ 和 ＺＴ 根际土壤中共获得 ３ ９００ 个细菌

ＯＴＵｓ，ＭＴ 和 ＺＴ 共有 １ ７６３ 个细菌 ＯＴＵｓ，ＭＴ 独

有 ７８５ 个细菌 ＯＴＵｓ， ＺＴ 独 有 １ ３５２ 个 细 菌

ＯＴＵｓ。 ＭＴ 和 ＺＴ 根际土壤细菌群落 α 多样性指

数见表 ３，两组的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数相同，表明两组土

壤样品中物种分布均匀度较好；ＺＴ 的 Ｃｈａｏ１ 指数

和 ＡＣＥ 指数远高于 ＭＴ，表明 ＺＴ 中的物种种类

更多，可能存在较多的未被观察到的物种；Ｓｈａｎ⁃
ｎｏｎ 指数略高于 ＭＴ，表明 ＺＴ 样本中的细菌群落

多样性较高。 通过细菌 α 多样性指数分析，发现

ＺＴ 相较于 ＭＴ，根际土壤中的细菌群落表现出更

高的物种丰富性和多样性。

图 ２　 北五味子根际土壤细菌属分布

Ｆｉｇ． ２　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｕｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｓｃｈｉｓａｎｄｒａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

表 ３　 细菌 α多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ

样品 Ｃｈａｏ１ 指数 ＡＣＥ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

ＭＴ⁃１ ２ １６２． ７２ ２ ２８１． ２７ ６． ７４ ０． ９９

ＭＴ⁃２ １ ９５１． ６５ ２ １２３． ３５ ６． ７２ ０． ９９

ＭＴ⁃３ ２ １８９． ６２ ２ ３０９． ２３ ６． ８０ ０． ９９

ＺＴ⁃１ ２ ３６８． ９６ ２ ６５８． ４６ ６． ９７ ０． ９９

ＺＴ⁃２ ２ ９５７． ０１ ３ １４９． ４０ ７． ０７ ０． ９９

ＺＴ⁃３ ２ ９２７． ２５ ３ ２３６． ２４ ７． ０６ ０． ９９

２． ３． ４ 　 北五味子根际土壤细菌 ＬＥｆＳｅ 分析 　
ＬＥｆＳｅ（ＬＤＡ 阈值为 ４）分析发现（图 ３Ａ、３Ｂ），在
ＭＴ 门水平上，放线菌门显著富集；在纲水平上，
酸微菌纲 （ Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉｉａ） 和嗜热油菌纲 （ Ｔｈｅｒ⁃
ｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ）显著富集；在目水平上，棒状杆菌亚

目 （ Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ ）、 土 壤 红 杆 菌 目

（Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ） 和伯克霍尔德氏目 （ Ｂｕｒｋ⁃
ｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓ）显著富集；在科水平上，分枝杆菌科

（Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ） 和 Ｇａｉｅｌｌａｃｅａｅ 显著富集； 而

ＺＴ 门水平上，变形菌门和芽单胞菌门显著富集；
在目水平上，酸杆菌目（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ）显著富

集。 此外，ＭＴ 和 ＺＴ 中存在大量富集却没有明

确分类名称的细菌。
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图 ３　 细菌群落进化分支图（Ａ）和进化柱状图（Ｂ）
Ｆｉｇ． ３　 Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ （Ａ） ａｎｄ ＬＤＡ ｓｃｏｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐｌｏｔ （Ｂ） ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
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２． ３． ５　 细菌功能预测分析　 基于 ＦＡＰＲＯＴＡＸ 数

据库对细菌群落进行功能预测，结果见图 ４Ａ，ＭＴ
和 ＺＴ 细菌群落生态功能主要集中在化能异养

（Ｃｈｅｍｏｈｅｔｅｒｏｔｒｏｐｈｙ） （ＭＴ：２６． ３２％；ＺＴ：２２． １３％）、
需氧化能异养（Ａｅｒｏｂｉｃ ｃｈｅｍｏｈｅｔｅｒｏｔｒｏｐｈｙ） （ＭＴ：
２５． ６４％；ＺＴ：２１． ３１％）、动物寄生虫或共生体（Ａｎｉ⁃
ｍａｌ ｐａｒａｓｉｔｅｓ ｏｒ ｓｙｍｂｉｏｎｔｓ）（ＭＴ：４． ９％；ＺＴ：７． ７９％）、
人类病原体皆有（Ｈｕｍａｎ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ａｌｌ）（ＭＴ：４． ２２％；
ＺＴ：７． ７２％）、人类相关 （Ｈｕｍａｎ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ） （ＭＴ：
４． ２２％；ＺＴ：７． ７２％）、人类病原体肺炎（Ｈｕｍａｎ ｐａｔｈｏ⁃

ｇｅｎｓ ｐｎｅｕｍｏｎｉａ）（ＭＴ：４． １０％；ＺＴ：７． ５４％）、固氮作用

（Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｉｘａｔｉｏｎ）（ＭＴ：２． ６１％；ＺＴ：２． ９１％）、掠食性

和外寄生性（Ｐｒｅｄａｔｏｒｙ ｏｒ ｅｘｏｐａｒａｓｉｔｉｃ）（ＭＴ：１． ４９％；
ＺＴ：２． ７０％）、硝酸还原作用（Ｎｉｔｒａｔｅ ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ）（ＭＴ：
１． ７５％；ＺＴ：１． ６９％）和尿素分解（Ｕｒｅｏｌｙｓｉｓ） （ＭＴ：
１． ５６％；ＺＴ：１． ２３％）。 对生态功能进行 Ｓｔａｍｐ 差异分

析，注释到 ５ 种具有显著差异（Ｐ ＜ ０． ０５）的生态功

能，包括人类相关、人类病原体皆有、人类病原体肺

炎、动物寄生虫或共生体和锰氧化（Ｍａｎｇａｎｅｓｅ ｏｘｉｄａ⁃
ｔｉｏｎ）（图 ４Ｂ）。

图 ４　 细菌 ＦＡＰＲＯＴＡＸ 功能预测（Ａ）和 Ｓｔａｍｐ 差异分析（Ｂ）
Ｆｉｇ． ４　 ＦＡＰＲＯＴＡＸ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ （Ａ） ａｎｄ Ｓｔａｍｐ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ （Ｂ） ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ

２． ４　 北五味子根际土壤真菌群落分析

２． ４． １　 北五味子根际土壤真菌群落门水平组成

差异分析　 ＭＴ 和 ＺＴ 北五味子根际土壤真菌群

落结构门水平分布组成如图 ５ 所示，ＭＴ 和 ＺＴ
优势功能真菌门均为子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ），相
对丰度分别为６１． ５９％ ～ ７３． ９５％ 和 ６３． ９９％ ～
６７． ５９％ 。 在 ＭＴ 中其他菌门依次为毛霉菌门

（Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ） （２０． ０１％ ～ ２７． ７２％ ）、担子菌门

（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ） （５． ６７％ ～ ９． ７１％ ）、捕虫霉门

（ Ｚｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ ） （ ０． ２０％ ～ １． １８％ ）、 壶菌门

（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ） （０． １７％ ～ ０． ３４％ ）。 在 ＺＴ 中

依次为毛霉菌门（１６． ４１％ ～ １９． ９１％ ）、担子菌门

（１５． ９３％ ～ １６． ２４％ ）、 捕虫 霉 门 （ ０． ０５％ ～
０． １１％ ）、壶菌门（０． ０３％ ～ ０． ０５％ ）。 在真菌门

水平上，ＭＴ 和 ＺＴ 的优势功能真菌群落组成相

同，相对丰度差异性较小。
２． ４． ２　 北五味子根际土壤真菌群落属水平组成

差异分析　 ＭＴ 和 ＺＴ 北五味子根际土壤真菌群

落结构属水平分布组成如图 ６ 所示，两组根际土

壤前 ２０ 优势真菌属相对丰度差异明显。 镰刀菌

属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）和被孢霉属（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ）在 ＭＴ 和

ＺＴ 中占绝对优势。 其他真菌属在 ＺＴ 中的相对丰

度由高到低依次为腐质霉属（Ｈｕｍｉｃｏｌａ）、Ｄｉｃｔｙ⁃
ｏｎｅｍａ、外瓶霉属（Ｅｘｏｐｈｉａｌａ）、Ｓｏｌｉｃｏｃｃｏｚｙｍａ、Ｓｐａｄ⁃
ｉｃｏｉｄｅｓ、Ｔａｕｓｏｎｉａ、新从赤壳属（Ｎｅｏｎｅｃｔｒｉａ）、无梗孢

属（Ｔｒｉｃｈｏｃｌａｄｉｕｍ）、小球腔菌属（ Ｌｅｐｔｏｓｐｈａｅｒｉａ）、
蜡壳耳属 （ Ｓｅｂａｃｉｎａ ）、 Ｓａｍｐａｉｏｚｙｍａ、 木 拉 克 属

（Ｍｒａｋｉａ）、Ｌｅｐｔｏｄｏｎｔｉｄｉｕｍ、癣囊腔菌属（Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａ⁃
ｅｒｅｌｌａ）、四枝孢属（Ｔｅｔｒａｃｌａｄｉｕｍ）、紫孢霉属（Ｐｕｒ⁃
ｐｕｒｅｏｃｉｌｌｉｕｍ）、Ｄａｃｔｙｌｏｎｅｃｔｒｉａ 和交链孢属（Ａｌｔｅｒｎａｒ⁃
ｉａ），而在 ＭＴ 中相对丰度由高到低依次为腐质霉

属、无梗孢属、新从赤壳属、外瓶霉属、Ｄｉｃｔｙｏｎｅｍａ、
Ｓｏｌｉｃｏｃｃｏｚｙｍａ、Ｔａｕｓｏｎｉａ、Ｓｐａｄｉｃｏｉｄｅｓ、交链孢属、癣
囊腔菌属、Ｄａｃｔｙｌｏｎｅｃｔｒｉａ、紫孢霉属、Ｌｅｐｔｏｄｏｎｔｉｄｉ⁃
ｕｍ、四枝孢属、木拉克属、蜡壳耳属、小球腔菌属

和 Ｓａｍｐａｉｏｚｙｍａ。 从真菌菌属构成角度分析，ＺＴ
内真菌菌属相对丰度差异较小，ＭＴ 内真菌菌属

相对丰度差异较大。
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图 ５　 北五味子根际土壤真菌门分布

Ｆｉｇ． ５　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｐｈｙｌｕｍ ｉｎ ｔｈｅ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｓｃｈｉｓａｎｄｒａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

图 ６　 北五味子根际土壤真菌属分布

Ｆｉｇ． ６　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｇｅｎｕｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｓｃｈｉｓａｎｄｒａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

２． ４． ３　 北五味子根际土壤真菌群落多样性分析

　 在 ＭＴ 和 ＺＴ 根际土壤中共获得 ９７７ 个真菌

ＯＴＵｓ，ＺＴ 独有 １８０ 个真菌 ＯＴＵｓ，ＭＴ 独有 １１８ 个

真菌 ＯＴＵｓ。 ＭＴ 和 ＺＴ 根际土壤真菌群落的 α 多

样性指数见表 ４，ＺＴ 中真菌菌群的 Ｃｈａｏ１ 指数和

ＡＣＥ 指数明显高于 ＭＴ，表明 ＺＴ 中的物种丰富度

较高，而 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数高于 ＭＴ，
表明 ＭＴ 中的物种均匀度和多样性高于 ＺＴ。

表 ４　 真菌 α多样性指数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｆｕｎｇｉ

样品 Ｃｈａｏ１ 指数 ＡＣＥ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

ＭＴ⁃１ ７３４． ００ ７４８． ９６ ４． ３１ ０． ９５

ＭＴ⁃２ ５５５． ４２ ５７６． ３５ ３． ９９ ０． ９５

ＭＴ⁃３ ６２６． ７６ ６４５． ２８ ３． ７７ ０． ９２

ＺＴ⁃１ ７６９． ６２ ７７０． ７３ ４． ２６ ０． ９６

ＺＴ⁃２ ７５４． １２ ７３７． ９９ ４． ３０ ０． ９６

ＺＴ⁃３ ６３８． １９ ６０８． ０４ ４． ０２ ０． ９６

２． ４． ４ 　 北五味子根际土壤真菌 ＬＥｆＳｅ 分析 　
ＬＥｆＳｅ（ＬＤＡ 阈值为 ４）分析发现，如图 ７Ａ、７Ｂ 所

示，在 ＭＴ 目水平上，肉座菌目（Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ）显

著富集。 在 ＺＴ 纲水平上，粪壳菌纲（Ｓｏｒｄａｒｉａｌｅｓ）
显著富集；在目水平上，伞菌目 （ Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅ⁃
ｔｅｓ）、刺盾炱目（ Ｃｈａｅｔｏｔｈｙｒｉａｌｅｓ）和 Ｘｅｎｏｓｐａｄｉｃｏｉ⁃
ｄａｌｅｓ 显著富集；在科水平上，小疱毛壳科（Ｈｅｒｐｏ⁃
ｔｒｉｃｈｉｅｌｌａｃｅａｅ）、毛壳科（Ｃｈａｅｔｏｍｉａｃｅａｅ）和蜡伞科

（Ｈｙｇｒｏｐｈｏｒａｃｅａｅ）显著富集；在属水平上，腐质霉

属、 外瓶霉属、 Ｓｐａｄｉｃｏｉｄｅｓ 和 Ｄｉｃｔｙｏｎｅｍａｓ 显著

富集。
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图 ７　 真菌群落进化分支图（Ａ）和进化柱状图（Ｂ）
Ｆｉｇ． ７　 Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ （Ａ） ａｎｄ ＬＤＡ ｓｃｏｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐｌｏｔ （Ｂ） ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

２． ４． ５　 真菌功能预测分析　 基于 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 数据

库对真菌群落功能进行预测，如图 ８Ａ 所示，除未

明确的生态功能外，ＭＴ 和 ＺＴ 共检测出动物病原

体（Ａｎｉｍａｌ Ｐａｔｈｏｇｅｎ）（ＭＴ：３１． ９１％；ＺＴ：３７． ８９％）、
植物病原体 （ Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｇｅｎ） （ＭＴ：６． ２０％ ；ＺＴ：
４． ９４％ ）、动物病原菌⁃内生菌⁃植物病原菌⁃未定

义的腐生真菌 （ Ａｉｍａｌ Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ⁃Ｐｌａｎｔ
Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ） （ＭＴ：１． １７％ ；ＺＴ：

４． ５３％ ）、木质腐生生物（Ｗｏｏｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ） （ＭＴ：
３． ９４％；ＺＴ：１． ３３％）、丛枝菌根（Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ Ｍｙｃｏｒ⁃
ｒｈｉｚａｌ）（ＭＴ：０． ６２％；ＺＴ：２． ８１％）、植物腐生生物

（Ｐｌａｎｔ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ） （ＭＴ：２． ２５％；ＺＴ：１． １２％）和外

生菌根⁃真菌寄生菌（Ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ⁃Ｆｕｎｇａｌ Ｐａｒａ⁃
ｓｉｔｅ）（ＭＴ：０． １７％；ＺＴ：０． ０４％）七种生态功能。 对

以上七种生态功能进行 Ｓｔａｍｐ 差异分析，发现 ＭＴ
和 ＺＴ 样本中的真菌生态功能无显著差异（图 ８Ｂ）。

图 ８　 真菌 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 功能预测（Ａ）和 Ｓｔａｍｐ 差异分析（Ｂ）
Ｆｉｇ． ８　 ＦＵＮＧｕｉｌｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ （Ａ） ａｎｄ Ｓｔａｍｐ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ （Ｂ） ｏｆ ｆｕｎｇｉ

２． ５　 木脂素含量、土壤理化性质及根际微生物群

落相关性分析

将木脂素含量与土壤理化性质和根际细菌群

落联合进行相关性分析，图 ９Ａ 结果表明，鞘氨醇

单胞菌属和 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ⁃ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ 与四种木脂素含

量呈负相关，并与五味子醇甲、五味子甲素和五味

子酯甲含量呈显著负相关；分枝杆菌属和盖勒氏

菌属与四种木脂素含量呈正相关，其中分枝杆菌

属与五味子乙素含量呈显著正相关；慢生根瘤菌

属与五味子酯甲和五味子乙素含量呈正相关，而
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与五味子醇甲和五味子甲素呈负相关；ＲＢ４１ 属与

五味子醇甲和五味子甲素含量呈正相关，而与五

味子酯甲和五味子乙素含量呈负相关。 土壤 ｐＨ
与四种木脂素含量呈负相关，并与五味子酯甲含

量呈显著负相关；土壤 ＴＫ、ＴＮ、ＴＰ、Ｓｏｍ 和 ＴＷＣ
均与四种木脂素含量呈正相关，其中 ＴＷＣ 与五味

子酯甲含量呈显著正相关。
将木脂素含量与土壤理化性质和根际真菌群

落联合进行相关性分析，图 ９Ｂ 结果表明，被孢霉

属、无梗孢属、镰刀菌属和新从赤壳属与四种木脂

素含量呈正相关，其中被孢霉属与五味子酯甲含

量呈显著正相关，无梗孢属与五味子乙素呈显著

正相关。 土壤 ｐＨ 与四种木脂素含量呈负相关，
并与五味子乙素含量呈显著负相关，与五味子酯

甲含量呈极显著负相关；土壤 ＴＰ、ＴＮ、ＴＫ、Ｓｏｍ 和

ＴＷＣ 与四种木脂素含量呈正相关，其中 ＴＷＣ 与

五味子乙素含量呈显著正相关，与五味子酯甲呈

极显著正相关。
将土壤理化性质与根际细菌群落联合进行相

关性分析，图 ９Ｃ 结果表明，ＲＢ４１ 属、盖勒氏菌属

和分枝杆菌属与土壤 ＴＫ、ＴＰ、ＴＷＣ、Ｓｏｍ、ＴＮ 均呈

正相关；而与土壤 ｐＨ 无明显相关性或呈负相关；
Ｅｌｌｉｎ６０６７、Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ、鞘氨醇单胞菌属、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ⁃

ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ 和 Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ 与土壤 ｐＨ 呈正相关，而与

土壤 ＴＫ、ＴＰ、Ｓｏｍ、ＴＷＣ 和 ＴＮ 呈显著负相关；硝化

螺旋菌属与土壤 ｐＨ 呈显著正相关，与土壤 ＴＮ 和

Ｓｏｍ 无明显相关性，而与土壤 ＴＷＣ、ＴＰ 和 ＴＫ 呈负

相关；慢生根瘤菌属与土壤 ＴＫ、Ｓｏｍ、ＴＮ、ｐＨ 呈负

相关。 结合细菌组成分析中各属分布水平的占比

结果，土壤 ｐＨ、Ｓｏｍ、ＴＰ 和 ＴＫ 对两组样本根际土

壤细菌群落组成起主要作用，其中土壤 ｐＨ 对北五

味子根际土壤的细菌群落影响显著。
将土壤理化性质与根际真菌群落联合进行相

关性分析，图 ９Ｄ 结果表明， Ｄｉｃｔｙｏｎｅｍａ、 Ｓｐａｄｉ⁃
ｃｏｉｄｅｓ 和腐质霉属均与土壤 ｐＨ 呈显著正相关，
Ｔａｕｓｏｎｉａ、Ｓｏｌｉｃｏｃｃｏｚｙｍａ 和外瓶霉属均与土壤 ｐＨ
呈正相关，以上真菌属均与土壤 ＴＰ 呈显著负相

关，与土壤 ＴＫ、ＴＷＣ、Ｓｏｍ 和 ＴＮ 呈负相关；新从赤

壳属和镰刀菌属均与土壤 Ｓｏｍ、ＴＮ、ＴＷＣ、ＴＫ 和

ＴＰ 呈正相关，而均与土壤 ｐＨ 无相关性；无梗孢

属和被孢霉属除与土壤 ｐＨ 呈显著正相关外，与
其余土壤理化因子均呈正相关。 结合真菌组成分

析中各属分布水平的占比结果，土壤 ｐＨ、Ｓｏｍ、ＴＰ
和 ＴＫ 对两组样本根际土壤真菌群落组成起主要

作用，其中，土壤 ｐＨ 对北五味子根际土壤真菌群

落的影响显著。
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图 ９　 微生物群落与土壤理化性质及木脂素含量相关性分析

Ｆｉｇ． ９　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｌｉｇｎａｎ ｃｏｎｔｅｎｔ
Ａ：木脂素含量与土壤理化性质和细菌菌群相关性分析；Ｂ：木脂素含量与土壤理化性质和真菌菌群相关性分析；Ｃ：细菌菌

群与土壤理化性质相关性分析；Ｄ：真菌菌群与土壤理化性质相关性分析。 ∗表示在 Ｐ ＜ ０． ０５ 水平上显著；∗∗表示在 Ｐ ＜
０． ０１ 水平上显著；∗∗∗表示在 ｐ ＜ ０． ００１ 水平上显著

Ａ： Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｌｉｇｎａｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ； Ｂ： Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｌｉｇｎａｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ；Ｃ： Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ； Ｄ： Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ．
∗ｍｅａｎｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｔ ０． ０５， ∗∗ ｍｅａｎｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｔ ０． ０１，∗∗∗ｍｅａｎｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｔ ０． ００１

３　 讨　 论

土壤是植物生长所需养分的主要来源，不同

地区土壤的 ｐＨ、有机质和有机碳等养分含量不

同，从而影响药用植物的生长状态及有效成分含

量的合成与积累［２５⁃２７］ 。 本研究中土壤理化性质

与木脂素含量相关性分析显示，四种木脂素含量

与土壤 ＴＰ、ＴＮ、ＴＫ、Ｓｏｍ 和 ＴＷＣ 呈正相关性，这
与北五味子有效成分的形成和积累与土壤中的

有效钾、Ｓｏｍ、氮和 ＴＷＣ 呈正相关性的研究结果

一致［２８⁃３０］ 。 此外，组间土壤理化性质测定结果显

示 ＭＴ 土壤中 ＴＫ、ＴＰ、ＴＮ、Ｓｏｍ 含量分别高于 ＺＴ
约 １． ５ 倍、２． ６ 倍、７ 倍和 ９ 倍，相对应 ＭＴ 的北

五味子果实中木脂素含量高于 ＺＴ。 木脂素含量

指标检测数据结果同样验证了这一结论，ＭＴ 北

五味子果实中的五味子醇甲、五味子甲素和五味

子乙素含量高于 ＺＴ 近 １ 倍。 另外对土壤理化性

质及微生物群落相关性分析结果显示，土壤 ｐＨ
与多种真菌和细菌群落呈显著相关性，是影响北

五味子根际微生物群落结构的显著因素。
在门分类水平上，ＭＴ 和 ＺＴ 北五味子根际土

壤微生物优势功能细菌门以变形菌门和放线菌门

为主，真菌门以子囊菌门为主，符合土壤微生物分

布的一般规律［３１⁃３２］。 绿弯菌门在两组北五味子

根际土壤中相对丰度较为相近，具备促进植物生

长的功能［３３］；酸杆菌门是东北黑土中相对丰度较

高的细菌门，研究表明，在黑土中其相对丰度与土

壤有机质含量呈显著正相关［３４⁃３５］。 ＭＴ 和 ＺＴ 的

根际土壤有机质含量差异显著，ＭＴ 有机质含量

高于 ＺＴ ９ 倍左右，而 ＭＴ 中的酸杆菌门相对丰度

高于 ＺＴ，这一分布规律与上述研究趋势一致。 在

真菌门分类水平上，ＭＴ 和 ＺＴ 优势功能真菌门子

囊菌门相对丰度与土壤中复杂有机质含量相关，
其可促进土壤养分循环；另一优势真菌门担子菌

门的相对丰度与植物凋落物含量相关［３６⁃３７］。
在细菌属水平分类上，ＭＴ 的主要优势功能

细菌属构成显示 ＲＢ４１ 属、盖勒氏菌属和分枝杆

菌属占比高于 ＺＴ。 ＲＢ４１ 属隶属于酸杆菌门，参
与土壤碳循环，能够利用土壤中的养分和碳源，通
过影 响 土 壤 碳 循 环， 从 而 提 高 土 壤 氮 的 含

量［３９⁃４２］。 盖勒氏菌属对土壤中的氮元素吸收利

用有积极作用，其对氮的吸收利用有助于植物的

生长发育［４３］；ＭＴ 中氮元素的含量显著高于 ＺＴ，
且有研究表明大量氮胁迫可促进北五味子木脂素

含量的积累［２９］；木脂素含量与土壤理化性质相关

性分析显示氮元素与四种木脂素含量呈正相关；
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此外，盖勒氏菌属与四种木脂素含量呈正相关，
ＲＢ４１ 属与五味子醇甲和五味子甲素呈正相关，而
ＭＴ 中的 ＲＢ４１ 属和盖勒氏菌属的相对丰度高于

ＺＴ。 综上原因，ＭＴ 中木脂素含量显著高于 ＺＴ。
分枝杆菌属具有分解有机物的功能，其菌属相对

丰度越高越有利于植物对土壤有机质的吸收［４４］，
且分枝杆菌与四种木脂素含量呈正相关，ＭＴ 中

分枝杆菌的高相对丰度可能导致了 ＭＴ 木脂素含

量高于 ＺＴ。 木脂素含量的积累与土壤 ＴＷＣ 呈正

相关（尤其是五味子酯甲），而鞘氨醇单胞菌属丰

度与土壤 ＴＷＣ 呈负相关［３０，４５⁃４６］，图 ９Ａ 结果同样

表明了土壤 ＴＷＣ 与五味子酯甲含量呈显著正相

关。 ＺＴ 的土壤 ＴＷＣ 低于 ＭＴ 一倍，ＴＷＣ 的不同

导致了两组样本中木脂素含量和鞘氨醇单胞菌属

丰度的差异。 ＭＴ 的 ＴＷＣ 高，故木脂素含量高于

ＺＴ，而鞘氨醇单胞菌属丰度显著低于 ＺＴ。
在真菌属水平分类上，两组根际土壤优势功

能真菌群落主要是镰刀菌属、被孢霉属和腐质霉

属，这一趋势与现有研究报道的黑龙江省北五味

子根际土壤优势真菌结果一致［４７］。 镰刀菌属中

多存在一些致病菌［４８］，代谢组学研究证明，在镰

刀菌侵染玉米粒过程中植物次生代谢产物阿魏酸

及其衍生物显著富集，而阿魏酸又是木脂素合成

的底物之一［４９⁃５０］。 在本研究中，镰刀菌属与四种

木脂素含量呈正相关，ＭＴ 根际土壤中的镰刀菌

相对丰度高于 ＺＴ，ＭＴ 北五味子木脂素含量高于

ＺＴ，可能是高丰度的镰刀菌属侵染北五味子的根

部富集阿魏酸及其衍生物，进而促进 ＭＴ 北五味

子木脂素含量的积累。 被孢霉属可产生多种活性

物质，是土壤中常见的有益微生物，有效促进药用

植物活性物质的积累［５１⁃５３］。 腐质霉属是腐生真

菌中的一类，可产生能分解碳水化合物的水解酶

与氧化酶，促进有机物分解和养分循环，从而保证

植物的健康生长［５４］；外瓶霉属是一类广泛存在于

土壤和水体、可耐环境胁迫，如干旱、低、高温的菌

属［５５⁃５６］。 无梗孢属属子囊菌门，可降解纤维素促

进土壤养分循环，其丰度与土壤中的碳呈正相

关［５７⁃５８］，ＭＴ 的 ＴＯＣ 含量显著高于 ＺＴ，进而导致

ＭＴ 中的无梗孢属的相对丰度高于 ＺＴ。 土壤 ｐＨ、
Ｓｏｍ、ＴＰ 和 ＴＫ 对两组样本根际土壤真菌群落组

成起主要作用。
综合分析北五味子木脂素含量⁃土壤理化性

质⁃根际土壤微生物之间的相关性，得出结论：①
ＭＴ 木脂素含量高于 ＺＴ，其中五味子醇甲、五味子

甲素和五味子乙素高于 ＺＴ 近 １ 倍；ＭＴ 土壤中

ＴＫ、ＴＰ、ＴＮ、Ｓｏｍ 含量分别高于 ＺＴ 约 １． ５ 倍、２． ６
倍、７ 倍和 ９ 倍。 ②北五味子 ＭＴ 和 ＺＴ 根际土壤

优势微生物群落组成相同，但组间相对丰度差异

大。 氮元素的存在会使 ＲＢ４１ 属和盖勒氏菌属的

相对丰度增加，丰富的有机质会促进分枝杆菌属

的富集，以上菌群均与北五味子木脂素含量呈正

相关；镰刀菌属、新从赤壳属、无梗孢属及被孢霉

属与北五味子木脂素含量呈正相关；③土壤理化

性质中土壤 ＴＷＣ 与北五味子木脂素含量呈显著

正相关，土壤 ＴＰ、ＴＫ、ＴＮ 和 Ｓｏｍ 与北五味子木脂

素呈正相关，土壤 ｐＨ 是影响北五味子根际土壤

微生物群落结构的重要因素，其与北五味子木脂

素含量呈显著负相关。
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