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摘  要：【背景】三七根际微生物群落特征与其土传根腐病害密切相关，而针对自然林下根腐三

七的相关研究鲜见报道。【目的】比较分析自然林下与田间根腐三七根际土壤微生物群落的组成

特征，结合土壤理化性质与酶活性分析，为三七根腐病害防治与仿野生栽培提供科学依据。【方

法】采集自然林下与田间根腐三七根际土壤，利用高通量测序技术，分析土壤细菌与真菌群落的

物种组成与多样性，并测定土壤理化性质和酶活性。【结果】自然林下与田间根腐三七根际土壤

中细菌和真菌群落组成具有明显差异，自然林下根腐三七根际土壤中担子菌门(Basidiomycota)、酸

杆菌门(Acidobacteria)和疣微菌门(Verrucomicrobia)的相对丰度较高，而田间根腐三七根际土壤中

子囊菌门(Ascomycota)、变形菌门(Proteobacteria)和绿弯菌门(Chloroflexi)的相对丰度较高。在属分

类水平，镰刀菌属(Fusarium)是自然林下根腐三七根际土壤中的优势菌群，相对丰度为 17.30%，

而癣囊腔菌属(Plectosphaerella)是田间根腐三七根际土壤中的优势菌群，相对丰度为 22.55%；

Candidatus Bacilloplasma 在自然林下非三七根际土壤中的相对丰度达 8.05%，而在三七根际土壤中
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的相对丰度大幅降低(0−1.25%)。与自然林下三七根际土壤相比较，田间根腐三七根际土壤有机质

含量、酶活性与微生物多样性均显著降低(P<0.05)。冗余分析(redundancy analysis, RDA)表明，自

然林下与田间根腐三七根际土壤细菌和真菌群落存在明显分化，与土壤有机质含量和酶活性密切

相关。【结论】自然林下与田间根腐三七根际微生物群落组成存在明显差异；针对田间种植三七

需要采取有效措施提高土壤有机质含量、酶活性与微生物多样性，除镰刀菌属外，还需特别关注

癣囊腔菌属真菌对三七的侵害。 
关键词：三七；自然林下；根腐病；根际微生物；土壤养分  
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Abstract: [Background] Rhizosphere microbial community is closely related to the root rot of 
Panax notoginseng (PN). However, PN with root rot under natural forest is rarely reported. 
[Objective] To compare rhizosphere microbial community of PN with root rot under natural 
forest and in the field and to lay a basis for the control of root rot and wild cultivation of PN. 
[Methods] Rhizosphere soil of PN with root rot under the natural forest and in the field was 
respectively collected, and species composition and diversity of soil bacterial and fungal 
communities were analyzed based on high-throughput sequencing. Moreover, we determined 
soil physicochemical properties and enzyme activity. [Results] The composition of bacterial 
and fungal communities in the rhizosphere soil was different between PN with root rot under 
natural forest and that in the field. The rhizosphere soil of PN under natural forest had abundant 
Basidiomycota, Acidobacteria, and Verrucomicrobia species, while that of PN in the field 
boasted abundant Ascomycota, Proteobacteria, and Chloroflexi species. At the genus level, 
Fusarium was dominant in the rhizosphere soil of PN under natural forest, with relative 
abundance of 17.30%, and Plectosphaerella dominated the rhizosphere soil of PN in the field, 
with relative abundance standing at 22.55%. The relative abundance of Candidatus 
Bacilloplasma in non-PN rhizosphere soil under natural forest was 8.05%, while the figure was 
quite low for rhizosphere soil of PN (0−1.25%). The organic matter content, enzyme activity, 
and microbial diversity in the rhizosphere soil of PN with root rot in the field were lower than 
those under natural forest (P<0.05). Redundancy analysis (RDA) suggested significant 
differentiation of soil bacterial and fungal communities in the rhizosphere soil of PN under 
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natural forest and in the field, which was closely related to the soil organic matter content and 
enzyme activity. [Conclusion] The rhizosphere microbial composition of PN with root rot under 
natural forest was significantly different from that in the field. For the cultivation of PN in the 
field, efforts should be made to improve soil organic matter content, enzyme activity, and 
microbial diversity. In addition to pathogenic Fusarium, Plectosphaerella should be emphasized 
in the cultivation of PN. 
Keywords: Panax notoginseng; natural forest; root rot; rhizosphere microorganism; soil nutrients 
 

三七(Panax notoginseng)是五加科人参属

植物，为多年生名贵中药材，具有活血散瘀、

消肿和降血压等功效[1]。由于三七连作障碍严重，

导致云南文山等地三七种植土地资源紧缺[2]。三

七种植过程中土壤微生物群落变化、病原微生

物积累、土壤板结酸化与酶活性降低等，是导

致三七土传根腐病害的重要因素[2-3]。Tan 等[4]

研究表明，连作地健康三七根际土壤微生物以假

单胞菌属(Pseudomonas)、红游动菌属(Rhodoplane)
和链霉菌属(Streptomyces)等菌群为主，且根腐

三七根际细菌多样性较低。陆晓菊等[5]研究发

现，连作地健康三七与根腐三七根际土壤优势

菌群存在显著差异，且有益微生物伯克霍尔德

菌属(Burkholderia)、芽孢杆菌属(Bacillus)和链

霉菌属的相对丰度与三七土传病害密切相关。

此外，三七连作年限延长会引起三七根际微生

物区系演替变化，群落特征由“细菌主导型”
向“真菌主导型”转变[6-7]。作物轮作和土壤熏蒸

消毒是应对三七连作障碍的有效措施，但三七

轮作时间较长，往往需要间隔 10 年以上[8]；土

壤熏蒸对防控三七土传病害效果较好，但多数

化学熏蒸剂对环境影响较大，限制了其大规模

应用[9]。 
利用林地种植三七可缓减三七种植与粮食

生产用地之间的冲突，同时，自然森林生态系

统具有较高的生物多样性，有利于三七病害的

生态防控[10]，从而减少农药使用量，实现三七

生态种植。与大田种植模式相比，林下三七种

植尚处于起步阶段，仅有少量研究围绕不同海

拔、坡向与透光率等生境特征以及不同除草和

避雨管理模式等进行探索[11-15]。三七根际微生

物群落组成特征与其土传根腐病害密切相关，

而针对自然林下三七根际微生物群落的研究还

未见报道。此外，由于自然与人工生境下土壤

理化特征和微生物群落存在较大差异，可能导

致自然林下三七的病害机理有别于田间三七。

因此，本研究以自然林下健康三七为对照，探

索林下和田间根腐三七根际微生物群落变化特

征，结合土壤理化性质与酶活性的比较分析，

以期为三七仿野生栽培、生态种植及土传根腐

病害防治提供新的科学依据。 

1  材料与方法 
1.1  土样采集 

本研究的自然林下三七种植试验在文山马

关县林下三七种植基地(22°47′28″N，103°58′48″E)
进行，田间根腐三七采自文山三七科技示范园

(23°31′40″N，104°19′28″E)。于 2018 年 1 月开

展自然林下三七种植试验，清理地表凋落物后

点播三七种子，覆土后待其自然萌发、生长，期

间不施用化肥与农药；田间三七种植于 2020 年

1 月，移栽一年生三七籽条并进行常规水肥管

理。于 2021 年 7 月进行采样分析，包括：自然

林下健康与根腐三七根际土样，标记为 L-H、

LGF (图 1A、1B)；自然林下非三七根际土样，

标记为 L-S；田间根腐三七根际土样，标记为
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GF (图 1C)；每组随机采集 3 份样品，共计    
12 个土样。土壤微生物样品采集后立即置于冰

盒中，带回实验室并置于−80 ℃冰箱中保存待

测，其他土样自然风干后研磨过筛，用于土壤

理化性质和酶活性分析。 

1.2  土样分析 
1.2.1  主要试剂和仪器 

PowerSoil DNA Isolation Kit，MOBIO 公

司；Agencourt AMPure XP Kit，Cube 公司；

MinElute PCR Purification Kit，Qiagen 公司。pH
计，上海虹益仪器仪表有限公司；EC 计，STEP 
Systems GmbH 公司；流动分析仪与火焰光度 

 

 
 
图 1  自然林下和田间种植三七   A：自然林下健

康三七. B：自然林下根腐三七. C：田间根腐三七 
Figure 1  The Panax notoginseng under natural 
forest and in the field. A: Health P. notoginseng in 
the forest environment. B: Root rot P. notoginseng in 
the forest environment. C: Root rot P. notoginseng in 
the field. 

计，SEAL Analytical Limited 公司；紫外可见分

光光度计，上海元析仪器有限公司；PCR 仪，

Bio-Rad 公司；QuantiFluor-ST 荧光定量系统，

Promega 公司；MiSeq PE250 高通量测序平台，

Illumina 公司。 
1.2.2  土壤 DNA 提取、扩增和高通量测序 

准确称取 1 g 土壤样品提取土壤总 DNA，

使用引物 338-F (5′-ACTCCTACGGGAGGCAG 
CA-3′)和 806-R (5′-GGACTACHVGGGTWTCT 
AAT-3′)对细菌 16S rRNA 基因 V3−V4 区进行扩

增[16]；使用引物 ITS1-F (5′-TCCGTAGGTGAA 
CCTGCGG-3′)和 ITS2-R (5′-GCTGCGTTCTTCA 
TCGATGC-3′)对真菌 ITS 基因序列进行扩增[17-18]。

将 PCR 扩增片段纯化和定量分析后进行高通量

测序，由北京百迈客生物科技有限公司完成。 
1.2.3  土壤理化特征与酶活性分析 

风干土样研磨后，分别过 20 目和 100 目筛，

用于测定土壤理化特征与酶活性。土壤理化指

标的测定根据《土壤农化分析》[19]进行，土壤

pH 用 pH 计测定，水土比为 2.5:1；电导率

(electrical conductivity, EC)用 EC 计测定，水土

比为 5:1；铵态氮(NH4
+-N)和硝态氮(NO3

−-N)用 
1.0 mol/L 氯化钾溶液浸提，用流动分析仪进行测

定；有效磷(available phosphorus, AP)用0.03 mol/L
氟化铵溶液浸提，用钼锑抗比色法测定；速效

钾(available potassium, AK)用 0.5 mol/L 乙酸铵溶

液浸提，用火焰光度计进行测定；土壤有机质

(organic matter, OM)用重铬酸钾-硫酸消解液消

解，用 0.1 mol/L 硫酸亚铁溶液进行滴定。土壤

酶活性的测定与表示方法参照王豪吉等[20]的报

道，以邻苯二甲酸氢钾为基质测定土壤酸性磷

酸酶(soil acid phosphatase enzyme, SAPE)活性，

以尿素为基质测定土壤脲酶(soil urease enzyme, 
SUE)活性，以蔗糖为基质测定土壤蔗糖酶(soil 
sucrase enzyme, SSE)活性，以酪素为基质测定
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土壤蛋白酶(soil protease enzyme, SPE)活性。 
1.2.4  数据分析 

利用 FLASH V1.2.7[21]和 Trimmomatic 软 
件[22]对 Illumina HiSeq 双端测序数据进行拼接

与过滤，使用 UCHIME V4.2[23]去除嵌合体，并

用 UPARSE 软件[24]按 97%的序列相似性获得

OTU。使用 RDP 软件以细菌 16S rRNA 基因

Silva 数据库(http://www.arb-silva.de)和真菌 ITS 
UNITE 数据库(https://unite.ut.ee/)为参照，对不

同 OTU 的代表性序列进行分类注释。使用

MOTHUR 软件[25]计算各土样微生物 OTU 丰富

度、ACE、Chao1 与系统发育多样性(phylogenetic 
diversity, PD)指数。利用冗余分析(redundancy 
analysis, RDA) 与 相 似 性 分 析 (analysis of 
similarities, ANOSIM)探索不同土壤微生物群

落的分化特征，以及环境因子与微生物群落之

间的关联性。利用单因素方差分析检验不同土

壤因子的差异显著性。以上分析均利用 R 软件

包“vegan”[26]与 SPSS 16.0 统计软件进行。 

2  结果与分析 
2.1  不同生境中土壤微生物群落组成 

在门分类水平上，子囊菌门(Ascomycota)
和担子菌门(Basidiomycota)是三七根际土壤优

势真菌类群(图 2A)，其在林下健康三七根际土

壤(L-H)中的相对丰度分别为 56.42%与 23.01%，

在林下根腐三七根际土壤(LGF)中的相对丰度

分别为 69.08%与 11.62%，而在田间根腐三七

根际土壤(GF)中的相对丰度分别为 85.47%与

5.62%。变形菌门(Proteobacteria)、酸杆菌门

(Acidobacteria)、疣微菌门(Verrucomicrobia)和
绿弯菌门(Chloroflexi)为三七根际土壤优势细

菌类群(图 2B)，其在 L-H 组的相对丰度分别为

30.93%、27.36%、6.73%和 4.90%，在 LGF 组的 
 

 
 
图 2  不同生境中三七根际土壤真菌和细菌门分类水平的相对丰度   A：真菌群落. B：细菌群落. GF：
田间根腐三七根际土壤；LGF：自然林下根腐三七根际土壤；L-H：自然林下健康三七根际土壤；L-S：自

然林下非三七根际土壤. 下同 
Figure 2  Relative abundance of fungi and bacteria at the phylum level in the rhizosphere soil of Panax 
notoginseng under different environment. A: Fungal community. B: Bacterial community. GF: Rhizosphere 
soil of root rot P. notoginseng in the field; LGF: Rhizosphere soil of root rot P. notoginseng in the natural 
forest; L-H: Rhizosphere soil of health P. notoginseng in the natural forest; L-S: Non-P. notoginseng 
rhizosphere soil in the natural forest. The same below. 
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相对丰度分别为 39.97%、24.30%、5.77%和

3.97%，而在 GF 组的相对丰度分别为 45.36%、

9.17%、5.93%和 10.77%。在属分类水平上，被孢

霉属(Mortierella)、癣囊腔菌属(Plectosphaerella)、
镰刀菌属(Fusarium)和曲霉属(Aspergillus)是三

七根际土壤优势真菌类群，其在 L-H 组的相对

丰度分别为 5.64%、0.22%、2.05%和 10.11%，

在 LGF 组的相对丰度分别为 6.82%、0.21%、

17.30%和 7.27%，而在 GF 组的相对丰度分别为

2.16%、22.55%、1.25%和 2.20%。Candidatus 
Bacilloplasma 是自然林下非三七根际土壤中的

主要细菌类群，其相对丰度为 8.05%；而在 GF

组相对丰度为 0，在 LGF 与 L-H 的相对丰度为

0.76%与 1.25%。单因素方差分析和 Duncan 多

重比较表明，种植三七导致土壤曲霉属和拟青

霉属(Paecilomyces)的相对丰度降低，且 LGF、
GF组相对丰度显著低于 L-H和 L-S组(P<0.05)；
GF 组被孢霉属相对丰度较低(P<0.05)，但癣囊

腔菌属(22.55%)和 Tetracladium (8.30%)的相对

丰度较高(P<0.05)；LGF 组镰刀菌属(17.30%)
的相对丰度显著高于 L-H、L-S 与 GF 组(P<0.05) 
(图 3)。此外，GF 组 Bryobacter 相对丰度显著

低于 L-H、LGF 与 L-S 组，而鞘脂单胞菌属

(Sphingomonas)相对丰度较高(P<0.05) (图 3)。 
 

 
 

图 3  不同生境中三七根际土壤代表性真菌和细菌在属分类水平的相对丰度   A：曲霉属. B：拟青霉

属. C：被孢霉属. D：癣囊腔菌属. E：Tetracladium. F：镰刀菌属. G：Bryobacter. H：鞘脂单胞菌属. I：
Candidatus Bacilloplasma. 不同小写字母表示具有显著差异(Duncan 多重比较，P<0.05). 下同 
Figure 3  Relative abundance of representative fungi and bacteria at the genus level in the rhizosphere soil of 
Panax notoginseng under different environment. A: Aspergillus. B: Paecilomyces. C: Mortierella. D: 
Plectosphaerella. E: Tetracladium. F: Fusarium. G: Bryobacter. H: Sphingomonas. I: Candidatus Bacilloplasma. 
Different lowercase letters indicate significant differences under Duncan’s multiple comparisons at P<0.05. The 
same below. 
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2.2  不同生境中真菌和细菌群落 α 多样性 
将原始测序数据经拼接、过滤和去除嵌合

体后，基于 97%的序列相似性划分 OTU，得到

真菌 OTU 共 1 872 个，隶属于 10 门 31 纲 77 目

177 科 365 属 425 种；得到细菌 OTU 共 1 985 个，

隶属于 31 门 81 纲 172 目 295 科 540 属与 591 种。

不同生境中土壤真菌与细菌群落 OTU 丰富度

稀疏曲线如图 4 所示，随着样本量的增加，OTU

丰富度趋于稳定。田间与自然林下生境中真菌

和细菌特有 OTU 数目差异较大，其中 GF 组特

有的真菌和细菌 OTU 数目为 220 个和 104 个，

LGF 组特有的真菌和细菌 OTU 数目为 124 个和

3 个，L-H 和 L-S 组均无特有细菌 OTU，而特

有的真菌 OTU 数目为 228 个和 193 个(图 5，
表 1)。自然林下三七根际土壤具有更高的微生

物多样性(P<0.05) (图 6)。 
 

 
 
图 4  不同生境中土壤真菌(A)与细菌(B)群落 OTU 丰富度稀疏曲线 
Figure 4  Rarefaction curves of OTU richness of soil fungal (A) and bacterial (B) communities under 
different environment. 

 

 
 
图 5  不同生境中三七根际土壤真菌(A)和细菌(B)特有 OTU 数量 
Figure 5  Unique fungal (A) and bacterial (B) OTUs in the rhizosphere soil of Panax notoginseng under 
different environment. 
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表 1  不同生境中特有 OTU 在属分类水平的分布特征 
Table 1  The distribution of unique OTUs in different habitats at genus level 
分类 
Classification 

分组 
Groups 

特有 OTU 数目 
Number of unique OTUs 

包含特有 OTU 的菌属 
Unique OTUs in different genera 

真菌 
Fungi 

GF 220 Pseudocamaropycnis, Xenopolyscytalum, Gamsylella, Grifola, 
Achroceratosphaeria 

LGF 124 Exophiala, Subulicystidium, Cyphellophora, Mortierella, 
Pseudosigmoidea 

L-H 228 Entoloma, Chaetosphaeria, Hirsutella, Pyrenochaeta, Isaria 
L-S 193 Pluteus, Hygrocybe, Entrophospora, Rotiferophthora, 

Oidiodendron 
细菌 
Bacteria 

GF 104 Methylotenera, Methylotenera, Pseudomonas, Arenimonas 
LGF 3 Flavobacterium, Azospirillum 

只列出了包含特有 OTU 数目较大的前 5 个属 
Only 5 genera with a higher unique OTU number are listed. 
 

 
 
图 6  不同生境中三七根际土壤真菌和细菌群落 α 多样性指数   A：OTU 丰富度指数. B：Chao1 指数. 
C：ACE 指数. D：系统发育多样性指数 
Figure 6  Alpha diversity of fungal and bacterial community in the rhizosphere soil of Panax notoginseng 
under different environment. A: OTU richness. B: Chao1 index. C: ACE index. D: Phylogenetic diversity 
index. 
 



 
1996 微生物学通报 Microbiol. China 

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

 

2.3  不同生境中真菌和细菌群落的分化特征 
RDA 表明，GF 组与自然林下三七根际真

菌和细菌群落存在明显分化，且 LGF、L-H 与

L-S 组之间也存在明显差异 (图 7A、7B)。
ANOSIM 表明，真菌与细菌群落的组间距离均

显著大于组内距离(真菌：R=0.494，P<0.001；
细菌：R=0.626，P<0.001) (图 7C、7D)。 

2.4  不同生境中土壤理化性质与酶活性 
单因素方差分析表明，田间与自然林下三

七种植土壤理化性质和酶活性具有显著差异

(P<0.05) (表 2)。GF 组土壤 pH、EC、AP 与 AK
含量均显著高于 LGF、L-H 与 L-S 组，而 OM、

NH4
+-N 与 NO3

−-N 含量则相反。自然森林土壤

种植三七后 EC 值升高，而 OM 含量降低，且

LGF 组硝态氮含量显著高于 L-S 组(P<0.05)。
与自然森林土壤相比，田间三七种植土壤磷酸

酶、脲酶、蔗糖酶与蛋白酶活性均显著降低

(P<0.05)。RDA 表明，土壤铵态氮、有机质含量

与蔗糖酶、蛋白酶活性是影响自然林下三七根际

微生物群落组成的重要土壤因子(图 7)。 
 

 
 

图 7  不同生境中三七根际土壤真菌和细菌群落 RDA 与 ANOSIM 结果   A 和 C：真菌群落的 RDA
和 ANOSIM 结果. B 和 D：细菌群落的 RDA 和 ANOSIM 结果 
Figure 7  RDA and ANOSIM analyses of fungal and bacterial communities in the rhizosphere soil of Panax 
notoginseng under different environment. A and C: The results of the RDA and ANOSIM of fungal 
community. B and D: The results of the RDA and ANOSIM of bacterial community. 
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表 2  不同生境中三七种植土壤理化性质与酶活性 
Table 2  Soil physicochemical properties and enzyme activities under different environment 
Soil factors GF LGF L-H L-S 
pH 5.73±0.08a 4.27±0.13b 4.50±0.11b 4.44±0.06b 
EC (mS/cm) 0.11±0.01a 0.08±0.01bc 0.09±0.01b 0.07±0.01c 
OM (%) 3.20±0.24c 15.49±0.34b 15.47±0.68b 17.51±0.09a 
NH4

+-N (mg/kg) 9.57±0.57b 27.58±3.51a 31.19±3.58a 30.06±0.82a 
NO3

‒-N (mg/kg) 10.29±1.10c 56.85±8.17a 46.08±5.32ab 35.58±2.09b 
AP (mg/kg) 21.34±1.77a 12.95±1.62b 13.11±1.19b 12.95±1.49b 
AK (g/kg) 0.25±0.02a 0.17±0.01b 0.15±0.01b 0.19±0.01b 
SAPE (mg/g) 0.26±0.01c 0.70±0.10ab 0.94±0.12a 0.65±0.10b 
SUE (mg/g) 0.64±0.06b 1.72±0.15a 1.71±0.18a 1.54±0.08a 
SSE (mg/g) 1.27±0.20b 2.77±0.27a 2.87±0.13a 3.36±0.37a 
SPE (mg/g) 0.21±0.08b 0.31±0.16a 0.32±0.14a 0.36±0.11a 
同一行不同字母标记表示具有显著差异(Duncan 多重比较，P<0.05) 
Different letters marked in the same row indicate the significant difference under Duncan’s multiple comparisons at P<0.05. 
 

3  讨论 
微生物群落特征是影响土壤质量和植物病

害的关键因素，而不同生境中微生物的群落组

成差异较大[27]。本研究发现，与田间三七相比，

自然林下三七根际土壤真菌和细菌多样性均显

著升高。一方面，森林土壤有机质含量较高  
(表 2)，有机物的分解为不同种类微生物的生长

和繁殖提供了养分来源[28]；另一方面，由于田

间土壤环境受耕种、施肥、农药等人为因素干

扰，导致土壤生态系统退化，微生物多样性降

低[29-30]。此外，土壤微生物群落受植物根系的

影响较大，森林中植物多样性较高，也可能导

致土壤微生物多样性增加[31]。三七属多年生免

耕连作作物，长期高密度单一化种植可能使土

壤微生物多样性降低、病原菌积累，从而引发

严重的土传根腐病害问题[32]。本研究发现，林

下三七根际真菌群落 ACE 多样性指数与

Fusairium 相对丰度呈显著负相关(Spearman’rho= 
−0.829, P<0.05)，说明土壤中较高的微生物多样

性可能使病原菌难以成为优势菌群，从而有利

于防控三七土传病害[33]。 

本研究发现，自然林下和田间三七根际土

壤真菌和细菌群落均存在明显分化，可能是林

下与田间环境差异所致(图 7)；此外，Fusairium
是林下根腐三七根际优势菌群，相对丰度为

17.30%，可能是导致林下三七根腐病害的重要

病原菌群，而田间根腐三七根际优势菌群为

Plectosphaerella，相对丰度为 22.55%，可能是

导致田间三七根腐病害的重要病原菌群。镰刀

菌是多种作物的主要致病菌[34-35]，如腐皮镰刀

菌 (Fusairium solani)、串珠镰刀菌 (Fusairium 
monilliforme var. intermedium)、柔毛镰刀菌

(Fusairium flocciferum)与尖孢镰刀菌(Fusairium 
oxysporam)是三七根腐病的主要致病菌[36]；此

外，高鑫媛等[37]研究表明，镰刀菌属在北苍术

(Atractylodes chinensis)根腐病株根际微生物群

落中的相对丰度达 9.50%。因此，抑制镰刀菌

的生长，降低其在群落中的相对丰度可有效降

低三七根腐发病率 [38]。此外有研究表明，

Plectosphaerella cucumerina、 Plectosphaerella 
pauciseptata 、 Plectosphaerella endophytica 、

Plectosphaerella sichuanensis 与植物病害密切相

关，且在陆生和水生生境中均有广泛分布[39-40]，
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如 P. pauciseptata 是生菜、香菜和山萝卜根腐

病的主要致病菌[41]。本研究发现，在田间根腐

三七根际微生物群落中 Plectosphaerella 的相对

丰度较高(22.55%)，可能是由于根腐三七根际

微生物群落失衡导致病原菌大量繁殖。因此，

通过采取有效措施降低 Plectosphaerella 在根

际的相对丰度可有效防治三七根腐病害。

Tetracladium 在田间根腐三七根际土壤中的相对

丰度达 8.30%，Shao 等[42]研究发现，Tetracladium
影响三七皂苷合成，但该菌群是否与三七根腐病

害有关还有待进一步探究。此外，不同生境中细

菌群落组成也存在较大差异(图 3)，与自然林下三

七相比，田间根腐三七根际土壤 Bryobacter 相对

丰度显著降低。张媚等[43]研究发现，山核桃林

套种三七后土壤 Bryobacter 相对丰度降低，说

明该菌群与三七种植有关。 
本研究发现，田间与森林土壤理化性质与

酶活性差异较大，田间土壤 pH、电导率与有效

磷、速效钾含量较高(表 2)，与施肥等密切相关[43]。

前期研究表明，速效养分含量过高可能导致土

壤养分失衡，引发三七根腐病害 [3]。土壤酶活

性影响着有机质的分解与养分循环过程，对作

物生长具有重要影响[20]。本研究发现，与田间

三七种植土壤相比，林下土壤酶活性较高，可

能与森林土壤有机质丰富(表 2)、微生物活性较

高有关[44]。Xu 等[7]研究表明，连作三七存活率

与土壤酶活性呈显著正相关。因此，田间三七

种植过程中应注重调节土壤养分、提高有机质

含量与酶活性，以缓解三七土传病害，促进作

物生长。 

4  结论 
自然林下与田间根腐三七根际土壤中细菌

和真菌群落组成具有明显差异，自然林下根腐

三七根际土壤中担子菌门、酸杆菌门和疣微菌

门的相对丰度较高，而田间根腐三七根际土壤

中子囊菌门、变形菌门和绿弯菌门的相对丰度

较高。在属分类水平上，癣囊腔菌属是田间根

腐三七根际土壤中的优势菌群，相对丰度达

22.55%，而镰刀菌属是自然林下根腐三七根际

土壤中的优势菌群，相对丰度达 17.30%；自然

林下三七根际微生物多样性显著高于田间根腐

三七(P<0.05)，且不同生境中细菌和真菌群落存

在明显分化。自然林下三七种植土壤具有更高

的有机质含量与酶活性，可能更有利于三七的

生长。本研究为三七仿野生栽培、生态种植与

土传根腐病害防治提供了新的科学依据。 
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