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摘  要：为研究种植年限对健康三七根际土壤微生物活性和功能的影响，以种植一年和二年的健康三七根际土为研究对象，采用荧

光素二乙酸酯水解法、实时荧光定量 PCR 及 Biolog 微平板法等技术手段分析土壤微生物活性、氮素循环功能基因丰度、碳源代谢

活性及其功能多样性。结果表明，与未种植过三七的土壤相比，三七种植能够显著提高土壤微生物的活性、氮素循环功能基因丰度

(nifH 和细菌 amoA)、碳源代谢活性及其功能多样性，且随着种植年限的增加，健康三七根际微生物活性及其功能逐渐增强。同时，

种植年限能够改变健康三七根际微生物的碳源利用特征；但是，根际微生物对酚酸类物质的代谢能力并未随三七种植年限的增加而

增加。这也从侧面说明，根际酚酸物质降解能力的不足可能是导致其积累并驱动根际微生态失衡和形成连作障碍的重要原因。这些

研究结果不仅为深入了解健康三七根际微生物活性及其代谢功能特征提供了数据支撑，也为解析三七连作障碍的形成机理提供了一

定的理论依据。 
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Effect of Planting Years on Rhizosphere Soil Microbial Activity and Function of Healthy 
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Abstract: In order to study the effect of planting years on the rhizosphere soil microbial activity and function of healthy Sanqi 

ginseng, rhizosphere soils of 1- and 2-year-old healthy Sanqi ginseng were collected, and fluorescein diacetate hydrolysis method, 

real-time quantitative PCR and Biolog assay were employed to analyze soil microbial activity, nitrogen functional gene 

abundances, metabolic activity and functional diversity. Results show that Sanqi ginseng planting significantly enhances soil 

microbial activity as compared to uncultivated soil, and soil microbial activity is continuously increased with the growth of Sanqi 

ginseng. Similarly, the abundance of nitrogen-related functional genes (nifH and bacteria amoA) is also increased in response to 

Sanqi ginseng cultivation and planting years, indicating that nitrogen availability might be enhanced by the rhizosphere microbes 

and is for the nutrient requirements of Sanqi ginseng. Moreover, rhizosphere soil metabolic activity and functional diversity 

indices are also improved by Sanqi ginseng planting, and they are increased along with Sanqi ginseng growth. In addition, Sanqi 

ginseng planting years alters carbon source utilization pattern of rhizosphere microbes. Interestingly, the utilization efficiencies of 

carbohydrates, carboxylic acids, amino acids, amines, and polymers by rhizosphere microbes are increased with Sanqi ginseng 

planting years, whereas the utilization efficiency of phenolic acids is not differed significantly with the growth of Sanqi ginseng. 

Therefore, lower degradation activity of rhizosphere phenolic acids is an important reason for its accumulation and thereby drives 
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the imbalance of rhizosphere microbiomes as well as the formation of continuous cropping obstacles. These results can not only 

provide data support for understanding rhizosphere microbial activity and metabolic function of healthy Sanqi ginseng, but also 

provide theoretical basis for the interpretation of formation mechanism of continuous cropping obstacles of Sanqi ginseng. 

Key words: Sanqi ginseng; Planting years; Rhizosphere microbiome; Metabolic activity; Continuous cropping obstacles; 

Rhizosphere health 
 

三七(Panax notoginseng(Burk.)F. H. Chen)，又名

田七，是我国特有的名贵道地药材，具有入药历史久、

用药范围广、市场需求量大等特征[1]。云南省文山州

是三七的原产地和道地产区，当地已有 400 多年的三

七栽培历史[2]。经过多年的发展，三七产业已成为文

山州重要的经济支柱产业，2019 年实现收入 160 亿

元。但是，由于三七生长环境的特殊性和品种的单一

性，规模化种植极易引起以土传病害为主要特征的三

七连作障碍问题，且尚无行之有效的防控措施[3-4]。

当前，文山州境内适宜三七生长的土地资源日益匮

乏，一方面导致三七种植区不断外延，严重影响三七

的品质和道地性；另一方面迫使农户通过大量使用化

学农药来控制连作三七的土传病害问题，威胁道地三

七的安全性。因此，解决三七连作障碍问题，对于保

障道地三七产业的绿色可持续发展，重塑文山州道地

三七产区地位至关重要。 

研究表明，三七产生连作障碍的本质是前茬三七

种植引起的土壤环境变化超越了其本身的适应能力，

这种变化主要表现为土壤理化性质恶化、养分失衡、

土传病原菌富集和化感自毒物质积累[5]。因此，明确

三七种植对其障碍因子形成累积的影响是有效克服

三七连作障碍的重要前提。Luo 等[6]研究发现，三七

生长过程中通过植物–土壤负反馈作用驱动根际微生

态失衡，特别是土传病原菌如尖孢镰刀菌(Fusarium 

oxysporum)、腐皮镰刀菌(Fusarium solani)等种群数量

不断增加，并伴随有益菌如木霉(Trichoderma)、枝顶

孢霉(Acremonium)等种群数量下降。Yang 等[5]研究表

明三七生长过程中积累的皂苷类化感自毒物质是导

致其再植失败的关键因素。Li 等[7]进一步通过土壤纯

培养添加试验揭示了皂苷类化感物质是促进三七土

传病原菌富集、引起土壤真菌区系失衡的“罪魁祸

首”，是导致三七产生连作障碍的重要驱动因素。可

见，三七生长过程中通过根系分泌的一些特异性组分

可能是介导其连作障碍形成的根本原因。 

近年来，有一些研究发现，植物根际微生物代谢

功能紊乱或缺失，特别是对某些有毒物质降解活性的

下降是导致其积累并触发连作障碍的内在因素[8-9]。

Dong 等 [8]研究表明邻苯二甲酸二异丁酯(diisobutyl 

phthalate，DiBP)降解菌丰度的下降是造成该物质在

根际累积并引起人参再植失败的根本原因，而外源添

加 DiBP 降解菌鞘氨醇杆菌(Sphingobacterium sp.)可

显著降低再植人参的死亡率。付丽娜等[10]比较了健

康和罹患根腐病三七根际微生物碳源代谢活性的差

异，发现患病三七根际微生物代谢功能显著低于健康

植株，但目前关于三七种植对根际微生物碳、氮代谢

功能影响的认知仍不充分。因此，本研究以不同种植

年限的健康三七根际土为研究对象，采用实时荧光定

量 PCR 及 Biolog 微平板法等技术手段研究种植年限

对健康三七根际氮素循环功能基因丰度、碳源代谢活

性及其功能多样性的影响，旨在揭示三七种植与根际

微生物代谢功能变化之间的关系，为进一步解析三七

连作障碍的形成机理提供理论依据，并为定向开发特

定措施缓解三七连作障碍提供线索和方向。 

1  材料与方法 

1.1  土壤样品采集及预处理 

本研究所需土壤样品采自云南省文山苗乡三七

科技有限公司的三七种植园(23o42'N，104o16'E)，园

内有不同种植年限的三七大棚。在种植年限为 1 a(Y1)

和 2 a(Y2)的三七大棚内，分别随机选取 12 株健康三

七植株，小心挖出后抖去根表松软的土，将紧紧附着

于根表的土壤视为根际土，每 3 株三七植株的根际土

混合成为一个土样；对照土壤样品为未种植过三七的

土壤(CK)。将采集的土壤样品装入自封袋，运回实验

室过 2 mm 筛后分成两份，一份置于 4  ℃ 冰箱保存，

用于土壤微生物活性和碳源代谢功能的分析；一份置

于–80  ℃ 冰箱保存，用于土壤 DNA 提取及氮素循环

功能基因定量分析。 

1.2  土壤微生物活性分析 

土壤微生物活性采用荧光素二乙酸酯(fluorescein 

diacetate，FDA)水解法进行分析[11]。称取 2 g 新鲜土

样加入到已装有 15 mL 磷酸缓冲液(60 mmol/L，pH 7.6)

和 0.2 mL FDA 溶液(1 mg/mL)的 50 mL 离心管中，

在摇床上振荡反应 20 min(30 ℃，100 r/min)后立即加

入 15 mL 氯仿/甲醇(2︰1)溶液终止反应，2 000 r/min

下离心 3 min 后取上清液过 0.22 μm 滤膜，滤液用分
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光光度计在 490 nm 处测定吸光值。标准曲线参照王

宝英等[12]的方法构建。 

1.3  土壤 DNA 提取及氮素循环功能基因定量分析 

称取 0.5 g 保存于 –80  ℃ 冰箱的土壤，使用

FastDNA® SPIN Kit for Soil(MP Biomedical，USA)按

说明书步骤提取土壤总 DNA，每个土壤样品提取两

个重复，经 NanoDrop ND-1000 分光光度计(Thermo 

Scientific，DE，USA)质控后混合在一起，以降低 DNA

提取的偏差。 

采用 CFX96TM 实时荧光定量 PCR 仪(Bio-Rad 

Laboratories Inc.，CA，USA)对氮素循环功能基因进

行定量。PCR 扩增体系包括 10 μL SYBR® Premix Ex 

Taq ™ (2×，Takara，中国大连)、1 μL 正向引物(10 

μmol/L)、1 μL 反向引物(10 μmol/L)、2 μL 土壤 DNA

模板(20 ng/μL)以及 6 μL 无菌去离子水。用于定量固

氮基因 nifH (PolF/PolR)、氨氧化古菌 amoA (Arch- 

amoAF/Arch-amoAR)和氨氧化细菌 amoA (amoA1F*/ 

amoA2R)的引物及扩增条件如表 1 所示。各功能基因

的标准曲线参照 Zhao 等[13]的方法构建，均符合测定

要求。 

表 1  实时荧光定量 PCR 所用引物和扩增条件 
Table 1  Primers and PCR conditions used in real-time PCR assay 

目标基因 引物 序列 (5'-3') 扩增条件 参考文献

nifH PolF TGCGAYCCSAARGCBGACTC

 PolR ATSGCCATCATYTCRCCGGA

95 ℃预变性 2 min；95 ℃解链 10 s，58 ℃低温

退火 20 s，72 ℃延伸 30 s，40 个循环 

[14] 

Archaeal amoA Arch-amoAF STAATGGTCTGGCTTAGACG

 Arch-amoAR GCGGCCATCCATCTGTATGT

[15] 

Bacterial amoA amoA1F* GGGGHTTYTACTGGTGGT 

 amoA2R CCCCTCKGSAAAGCCTTCTTC

95 ℃预变性 2 min；95 ℃解链 10 s，58 ℃低温

退火 20 s，72 ℃延伸 20 s，40 个循环 

95 ℃预变性 2 min；95 ℃解链 10 s，58 ℃低温

退火 20 s，72 ℃延伸 20 s，40 个循环 
[16] 

注：粗体表示简并碱基，R，A/G；S，C/G；Y，C/T；K，G/T；B，C/G/T；H，A/C/T。 

 

1.4  土壤微生物碳源代谢活性及功能多样性分析 

土壤微生物碳源代谢活性及功能多样性采用

Biolog ECO 微平板法进行测定[17]。具体步骤如下：

称取相当于 5 g 干重的新鲜土样至内有 45 mL 灭菌的

0.85% NaCl (m/V)溶液的 250 mL 三角瓶中，用封口

膜封口，25 ℃、200 r/min 条件下黑暗振荡 30 min；

振荡结束后静置 30 min，取上清液按逐步稀释法得到

10–3 稀释液，将 10–3 稀释液接种到 ECO 板微孔中，

每孔 125 μL，随后将其置于恒温培养箱中 25  ℃ 黑

暗培养 144 h，每隔 24 h 用 Biolog 读数仪在 590 nm

下测定吸光值。 

1.5  Biolog 数据处理和分析 

参照 Huang 等[18]的方法对 Biolog 数据进行处理

和分析。其中，微生物总体碳源代谢活性用平均每孔

颜色变化率(average well color development，AWCD)

表示，其公式为： 

AWCD=∑(Ci–Ri)/31 
式中：Ci 表示第 i 反应孔的吸光值，Ri 表示对照孔的

吸光值。若 Ci–Ri 为负数，则取为 0。 

同时，选取培养 144 h 时的吸光值，对底物类型

代谢活性、碳源利用多样性指数、优势度指数和丰富

度指数进行计算[19]。 

1) 底物类型代谢活性 (substrate average well 

color development，SAWCD)，用于评估微生物对不

同类型碳源的利用率。SAWCD = ∑ODi/N，其中 ODi

表示某一类型碳源第 i 反应孔的相对吸光值，N 表示

该类型碳源的数量。 

2) McIntosh 多样性指数(U)，用于衡量土壤微生

物群落碳源代谢功能多样性。  2
iU n  ，其中

ni 表示第 i 反应孔的相对吸光值。 

3) Shannon 多样性指数(H)，用于表征土壤微生

物群落碳源代谢功能多样性。H = –ΣPilnPi，式中 Pi

表示第 i反应孔的相对吸光值与所有反应孔相对吸光

值总和的比值，Pi =(Ci–Ri)/∑(Ci–Ri)。 

4) Simpson 优势度指数(D)，用于评估土壤微生

物群落碳源代谢功能优势度。D=1–ΣPi
2。 

5) 丰富度指数(S)，用于评估土壤微生物群落碳

源代谢功能丰富度，即指利用的单一碳源总数，其中

反应孔的相对吸光值大于 0.2 则认为该碳源被利用。 

1.6  统计分析 

本试验为单因素试验，采用 SPSS 19.0 软件对数

据进行方差分析(One-way ANOVA)，并用 Duncan 氏

新复极差法进行差异显著性检验(P<0.05)。基于 144 h

时 31 种单一碳源的代谢活性，采用 R 软件(v3.1.2)对

碳源利用特征进行主成分分析，并用置换多因素方差

分析进行差异显著性检验(P<0.05)。利用 Spearman 相

关分析方法检验土壤微生物活性与氮素循环功能基因
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丰度、碳源代谢活性及其功能多样性之间的相关性。 

2  结果与分析 

2.1  种植年限对健康三七根际微生物活性的影响 

如图 1 所示，与 CK 相比，三七种植能够显著

(P<0.05)提高根际土壤微生物的活性，且随着种植年

限的增加，这种促进作用更加显著，其中 Y1 和 Y2

的根际微生物活性分别是 CK 的 1.60 倍和 2.34 倍。

这可能与三七生长过程中通过根系分泌等方式持续

为根际微生物提供碳、氮等养分有关。 

2.2  种植年限对健康三七根际微生物氮素循环功

能基因的影响 

由图 2 可知，随着种植年限的增加，健康三七根

际土壤中 nifH 基因的丰度也逐渐增加，其中 Y2 土样 

中 nifH 基因丰度较 CK 差异显著(P<0.05)，表明根际

微生物的固氮能力随三七生长逐渐增强。古菌 amoA

基因在未种植过三七的土壤中丰度较高，达到 3.94 × 

106 copies/g(以干土计，下同)，随三七种植年限呈现

“U”形的变化规律，且 Y2 较 CK 无显著差异。细菌

amoA 基因在 CK 中的丰度较低，仅为 1.07 × 105 

copies/g，而三七种植能够大幅度(P<0.05)提高细菌

amoA 基因丰度，且其随种植年限的增加变化不显著，

Y1 和 Y2 的细菌 amoA 基因丰度分别是 CK 的 25.7

倍和 16.1 倍，表明三七种植能够显著提高其根际细

菌的氨氧化作用。综上，三七种植能够通过提高根际

氮素循环功能基因的丰度以增强氮素养分的供应能

力，这可能与三七生长过程中对氮的需求不断增加密

切相关。 

 

(CK：未种植过三七的土壤；Y1：种植 1 a 的三七根际土壤；Y2：

种植 2 a 的三七根际土壤。误差线表示标准误(n = 4)，图柱上方小

写字母不同表示土壤样品间差异显著(P<0.05)。下同) 

图 1  种植年限对健康三七根际微生物活性的影响 
Fig. 1  Effects of planting years on rhizosphere microbial activities 

of healthy Sanqi ginseng 
 

 

图 2  种植年限对健康三七根际微生物氮素循环功能基因

丰度的影响 
Fig. 2  Effects of planting years on abundances of rhizosphere 
microbial nitrogen functional genes of healthy Sanqi ginseng 

2.3  种植年限对健康三七根际微生物碳源代谢能

力的影响 

  由图 3A 可知，在培养 24 h 后，Y2 土样的 AWCD

值显著(P<0.05)高于 CK 和 Y1，而 Y1 和 CK 间差异

不显著，表明 Y2 的土壤微生物在短时间内即表现出

较强的总体碳源代谢活性。随着培养时间的延长，

CK 的 AWCD 值仍处在较低的水平，且无明显变化；

Y1 的 AWCD 值则呈现逐渐增加的趋势，但增速较为

缓慢；Y2 的 AWCD 值在培养前期(24 ~ 72 h)快速增

加，随后转为缓慢增加并逐渐趋于稳定，但在培养期

内均显著高于 Y1。由图 3B 可知，在培养 144 h 以后，

CK 的土壤微生物对六类碳源的代谢能力均较弱，而

三七种植能够显著(P<0.05)提高根际微生物对六类

碳源的代谢活性，且随着种植年限的增加，对碳水化 

合物类、羧酸类、氨基酸类、胺类和聚合物类碳源的

代谢能力显著(P<0.05)增强，而对酚酸类物质的代谢

活性随着种植年限的增加变化不显著。结果表明：未

种植过三七的土壤微生物碳源代谢活性很弱，三七

种植能够显著提升土壤微生物的碳源代谢功能，且

随着种植年限的增加，土壤微生物的碳源代谢功能

不断增强。 

2.4  种植年限对健康三七根际微生物碳源利用特

征及多样性的影响 

PCA 分析结果(图 4A)表明三七种植能够显著

(P=0.003)改变土壤微生物碳源利用特征，且不同种

植年限健康三七根际微生物的碳源利用特征存在差

异。其中前两个主成分可分别解释 85.7% 和 6.3% 的

处理间碳源利用变异度。进一步的分析发现，驱动不 
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(Carbohydrates：碳水化合物；Carboxylic acids：羧酸；Amino acids：氨基酸；Phenolic acids：酚酸；Amines：胺类；Polymers：聚合物) 

图 3  种植年限对健康三七根际微生物 AWCD 值(A)及六类碳源利用强度(B)的影响 
Fig. 3  Effects of planting years on AWCD values of rhizosphere microbes (A) and utilization efficiencies of six types of carbon sources (B) 

 

同处理在第一主成分中形成差异贡献最大的 5 种碳

源分别是 L-天冬酰胺酸、D-甘露醇、吐温 80、ß-甲

基 D-葡萄糖苷和 N-乙酰基-D-葡萄胺；而驱动不同处

理在第二主成分中形成差异贡献最大的 5 种碳源分

别是 L-天冬酰胺酸、肝糖、L-精氨酸、吐温 40 和吐

温 80(表 2)。以上结果表明碳水化合物类、氨基酸类、

聚合物类碳源利用能力的差异是导致不同种植年限

健康三七根际微生物碳源利用特征差异的重要原因，

其中 L-天冬酰胺酸和吐温 80 是两个最关键的碳源。

基于 Bray-Curtis 距离分析碳源利用相异度发现，三

七种植可显著(P<0.05)降低不同重复样品间的碳源

利用差异性，且随着种植年限的增加，不同重复样品

间的碳源利用差异程度更小(图 4B)。 

表 2  驱动碳源利用特征在前两个主成分中形成差异贡献

最大的 5 种碳源 
Table 2  Five carbon sources contributed most to first two PCs to 
drive differences in carbon source utilization pattern among soil 

samples 

底物类型 碳源 PC1 PC2 

L-天冬酰胺酸 0.88 0.36 Amino acids 

L-精氨酸  0.24 

D-甘露醇 0.87  

β-甲基 D-葡萄糖苷 0.80  

Carbohydrates 

N-乙酰基-D-葡萄胺 0.79  

吐温 80 0.85 0.21 

吐温 40  0.22 

Polymers 

肝糖  –0.35 

 

图 4  种植年限对健康三七根际微生物碳源利用特征(A)及相似程度(B)的影响 
Fig. 4  Effects of planting years on carbon source utilization patterns (A) and dissimilarities (B) of rhizosphere microbes  

 

由表 3 可知，三七种植能够显著(P<0.05)提高碳

源利用的 McIntosh 多样性指数和 Shannon 多样性指

数。随着种植年限的增加，McIntosh 多样性指数显

著增加；而碳源利用的 Simpson 优势度指数随着种植

年限的增加而逐渐增加，其中 Y2 的 Simpson 优势度

指数显著(P<0.05)高于 CK。此外，三七种植还能显

著(P<0.05)提高碳源利用的丰富度指数，且随着种植

年限的增加而显著增加。结果表明，三七种植能够显
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著提高根际微生物的碳源代谢功能，特别是对不同单

一碳源种类的代谢能力显著提升。 

表 3  种植年限对健康三七根际微生物碳源利用多样性的

影响 
Table 3  Effects of planting years on rhizosphere metabolic diversity 

indices of healthy Sanqi ginseng 

土壤

样品 

McIntosh 
多样性指数 

Shannon 
多样性指数

Simpson 
优势度指数 

Richness 
丰富度指数

CK 0.39 ± 0.18 c 2.16 ± 0.39 b 0.78 ± 0.08 b 0.67 ± 0.33 c

Y1 5.12 ± 0.46 b 3.10 ± 0.03 a 0.95 ± 0.00 ab 23.33 ± 0.33 b

Y2 8.69 ± 0.27 a 3.22 ± 0.02 a 0.96 ± 0.00 a 27.67 ± 0.88 a

注：同列小写字母不同表示不同土壤样品间差异显著

(P<0.05)。 

 
2.5  土壤微生物活性与根际碳、氮功能的相关性 

Spearman 相关性分析显示(表 4)：土壤微生物活

性与总体碳源代谢活性(AWCD)、六大类碳源的利用

率及碳源利用多样性指数、优势度指数和丰富度指数

均呈显著(P<0.05)正相关关系，而其与 nifH 和细菌

amoA 的基因丰度也呈正相关，但不显著。结果表明，

土壤微生物活性的提高是实现根际碳、氮功能提升的

基础。 

表 4  土壤微生物活性与氮素循环功能基因丰度、碳源代

谢活性及其功能多样性之间的 Spearman 相关性 
Table 4  Spearman correlation coefficients between soil microbial 

activity and nitrogen functional gene abundances, soil metabolic 
activity and functional diversity indices 

FDA 活性  

F P 

nifH 0.54 0.07 

Archaeal amoA –0.20 0.53 

Bacterial amoA 0.54 0.07 

AWCD 0.87 < 0.001 

Carbohydrates 0.91 < 0.001 

Carboxylic acids 0.85 < 0.001 

Amino acids 0.92 < 0.001 

Phenolic acids 0.71 0.009 

Amines 0.92 < 0.001 

Polymers 0.89 < 0.001 

McIntosh 多样性指数 0.87 < 0.001 

Shannon 多样性指数 0.94 < 0.001 

Simpson 优势度指数 0.96 < 0.001 

Richness 丰富度指数 0.89 < 0.001 

 

3  讨论 

三七是极其珍贵的道地药材，其可持续生产对保

障我国中药产业的稳定发展至关重要[20]。然而目前，

连作障碍已成为制约我国道地三七产业健康可持续

发展的主要瓶颈[1]。研究表明，根际微生态失衡和代

谢功能紊乱是导致三七产生连作障碍的关键因素[3]。

其中，根际化感自毒物质如酚酸、皂苷等降解能力不

足或代谢活性下降可能是导致其积累并驱动根际微

生态失衡的重要诱因[8]。因此，探明健康三七根际微

生物活性及其代谢功能特征对于揭示三七连作障碍

的形成机理具有十分重要的意义。 

土壤微生物活性是评价土壤健康和功能的常用

指标[21]。有研究表明，土壤抑病能力与土壤整体微

生物活性密切相关，提高 FDA 水解酶活性能够有效

降低土传根腐病的发生率[22-23]。因此，根际土壤微生

物活性的高低在一定程度上决定着根际健康状况。本

研究发现，健康三七根际土壤微生物的活性随其种植

年限的增加而显著提高，这表明随着三七的生长，需

要更高的土壤微生物活性才能维持其根际健康，以抵

御土传病原菌的入侵和危害。同时，土壤养分的周转

供应能力也是土壤健康的重要特征之一[22]。在本研

究中，我们发现健康三七根际土壤中 nifH 和细菌

amoA 基因的丰度显著高于未种植过三七的对照土

壤，表明三七种植能够有效提高土壤氮素养分的周转

供应能力，而且随着种植年限的增加，根际土壤中

nifH 基因的丰度逐渐增加，在一定程度上表明根际固

氮能力逐渐增强，这可能与三七自身生长和品质形成

对氮的需求不断增加有关[24]。 

土壤微生物的碳源代谢活性及其功能多样性是

表征土壤功能的重要生物学指标[25]。本研究发现，

三七种植能够有效提高土壤微生物的碳源代谢活性

及其功能多样性，这可能与在三七根系分泌物的刺激

下，根际微生物对多样化碳源的利用能力显著提升有

关。随着种植年限的增加，健康三七根际土壤微生物

对碳源的代谢利用能力以及利用强度均不断增强，这

与付丽娜等[10]研究结果一致，其发现三年七健康根

际土壤微生物的碳源代谢活性和碳源利用多样性指

数显著高于二年七根际土壤，这表明随着三七生长年

限的增加，其根际组装的微生物群落能够利用更多种

类的碳源，具备更高的代谢功能多样性。在本研究中，

我们还发现三七根际土壤微生物对碳水化合物类、氨

基酸类和聚合物类碳源利用能力的差异是导致不同

种植年限三七碳源代谢利用特征分异的主要原因，这

与付丽娜等[10]的报道存在一定的差异，可能与我们

两个研究中三七根际微生物的群落组成、结构及多样

性不同有关[18]。相关性分析显示，土壤微生物活性

与碳源代谢活性及其功能多样性指数均呈显著正相
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关关系，表明高活性的根际微生物群落是实现其代谢

功能的基础[26]。此外，有研究报道[10，27]，同一生长

年限或同一种植区域的健康三七根际土壤微生物的

碳源代谢活性显著高于患病根际土壤，这表明高效的

碳源代谢功能对于三七根际健康至关重要。 

酚酸是一类重要的植物化感物质，可通过根系分

泌、雨雾淋溶、残体分解等方式进入土壤环境[9]。研

究表明，当酚酸类物质在土壤中积累到一定浓度以

后，不仅会抑制植物根系生长，降低根系酶活性，同

时还会促进土传病原菌增殖，破坏根际微生态平衡，

增加作物土传病害和连作障碍的发生风险[28-29]。本研

究发现，三七根际土壤微生物对酚酸类物质的代谢利

用能力并未随其种植年限的增加而显著增加，这表明

随着三七的生长，根际土壤中的酚酸会因分解不及时

而逐渐积累。Wang 等[30]的研究结果印证了该推测，

其发现二年七根际土壤中对香豆酸、阿魏酸、苯甲酸

等酚酸类物质的含量显著高于一年七根际土壤。所以

我们认为，根际微生物对特定化感自毒物质的代谢能

力不足是导致三七产生连作障碍的重要原因。因此，

明确并分离三七生长过程中参与特定化感自毒物质

代谢的微生物类群，在厘清这些具备特定降解功能的

微生物类群在土壤中的存活机理的基础上，研发相应

的菌剂或生物肥料产品，可能为保障三七根际健康，

克服三七连作障碍提供新的思路和方向。 

4  结论 

本研究发现，健康三七根际土壤微生物活性和功

能随其种植年限的增加而不断提高，表明具有高活性

和代谢功能的微生物群落对维持三七根际健康至关

重要。然而，根际酚酸类物质的代谢能力并未随健康

三七种植年限的增加而增强，这从侧面说明，根际微

生物对化感物质如酚酸、皂苷等代谢能力的不足是引

起这些物质积累，并介导三七根际微生态失衡和产生

连作障碍的根本原因。因此，强化三七生长过程中根

际微生物对化感自毒物质的降解活性对抑制其相对

累积，保障三七根际微生态稳定和健康，实现三七可

持续种植具有重要的意义。 
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