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野生与栽培生境下沙氏鹿茸草根际土壤真菌群落多样性比较
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摘要:【目的】为解决沙氏鹿茸草人工栽培相对野生生境下生长不良的问题，从根际土壤真菌角度出发，探讨人工栽培下生

长不良的原因。【方法】以 1种人工栽培生境和 3种野生生境（油茶林、栀子林、马尾松人工林）沙氏鹿茸草根际土壤真菌

为研究对象，采用野外调查、ITS 高通量测序结合 RDA、Mantel分析，比较栽培与野生生境根际土壤真菌种群特征。

【结果】4种生境沙氏鹿茸草根际土壤中共检测到真菌 15门 50纲 139目 299科 644属，其中优势真菌门均为子囊菌门

（Ascomycota）和担子菌门（Basidiomycota）。优势属共 27个，马尾松人工林和油茶林下沙氏鹿茸草根际土壤中优势菌属

均是古根霉属（Archaeorhizomyces），栀子林根际土壤中优势菌属为 Saitozyma，人工栽培生境条件下优势菌属为白环蘑属

（Leucoagaricus）。人工栽培生境下的沙氏鹿茸草根际土壤真菌群落组成与栀子林、油茶林、马尾松人工林有显著差异，

并且其丰富度指数（Chao1指数）显著低于栀子林生境。真菌群落结构主要受土壤碱解 N和有机质的影响，同时碱解

N也是影响白环蘑属（Leucoagaricus）主要环境因子。【结论】栽培与野生生境下沙氏鹿茸草根际土壤真菌群落组成差异

显著，真菌群落结构主要受土壤碱解 N和有机质的影响，因此可通过施 N肥等措施调控沙氏鹿茸草的生长。
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Abstract: [Objective] In order to solve the problem of poor growth of Monoctasma savatieri  in artificial
cultivation  compared  with  wild  habitats,  the  reason  for  poor  growth  in  artificial  cultivation  was  explored
from the perspective of rhizosphere soil  fungi. [Method] Study subjects were fungi in rhizosphere soil  of
Monochasma savatieri in one artificially cultivated habitat and three wild habitats, namely Camellia oleifera
forest, Gardenia jasminoides forest, and Pinus massoniana plantation. A field survey, ITS high-throughput
sequencing,  RDA,  Mantel  analysis  were  conducted  to  compare  the  population  characteristics  of  fungi  in
rhizosphere  soil  of  Monochasma  savatieri.  [Result]  A  total  of  15  phyla,  50  classes,  139  orders,  299
families, and 644 genera of fungi were detected in the rhizosphere soil of Monochasma savatieri in the four
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habitats, with the dominant phyla being Ascomycota and Basidiomycota. There were a total of 27 dominant
genera.  The  dominant  fungal  genus  in  rhizosphere  soil  of Monochasma savatieri under Pinus  massoniana
plantation  and  Camellia  oleifera  forest  was  Archaeorhizomyces,  while  the  dominant  fungal  genus  in
rhizosphere soil  of Gardenia jasminoides  forest  was Saitozyma.  Under  artificial  cultivation conditions,  the
dominant  fungal  genus  was Leucoagaricus.  There  were  significant  differences  between fungal  community
structures  of  rhizosphere  soil  of  Monochasma  savatieri  under  artificial  cultivation  and  wild  habitats
(Gardenia jasminoides forest, Camellia oleifera forest, and Pinus massoniana plantation). And its richness
index  (Chao1  index)  was  significantly  lower  than  that  of  Gardenia  jasminoides  habitat.  The  fungal
community  structure  was  mainly  affected  by  alkali-hydrolysable  nitrogen  and  organic  matter  in  soil,  and
alkali-hydrolysable  nitrogen  was  also  a  major  environmental  factor  affecting  genus  Leucoagaricus.
[Conclusion] There is a significant difference in composition of soil fungal communities between cultivated
and  wild  habitats  of Monochasma  savatier.  The  fungal  community  structure  is  mainly  affected  by  alkali-
hydrolysable nitrogen and organic matter in soil. So the growth of Monochasma savatieri can be regulated
by measures such as applying nitrogen fertilizer.
Key words: cultivation; community diversity; soil  fungi; habitat;  rhizosphere soil; Monochasma savatieri;
nitrogen fertilizers

沙氏鹿茸草（Monochasma savatieri）是玄参科鹿

茸草属多年生草本植物，为中国和日本特有种，主要

分布在我国东南部地区，包括江西、福建、湖南、浙

江等省份，生长于沙质山坡和草丛中。沙氏鹿茸草

以干燥全草入药，药材名为鹿茸草，具有清热解毒、

凉血止血的功效，在临床上广泛用于治疗感冒、便

血、月经不调、牙痛和乳痈等症状[1]。由于其药效强

大，导致市场需求快速增加。然而，作为中国传统的

野生药用植物，近年来在调查中发现，其野生资源正

在急剧减少[2]，在日本甚至已经被列为濒危植物种。

有研究认为，沙氏鹿茸草野生资源的减少与沙氏鹿

茸草的生物学特性有关，其半寄生特性和种子萌发

率低的特点[3]导致其天然繁殖能力较弱。此外，人为

掠夺式的采挖以及生态环境的破坏更加直接地加剧

了野生资源的减少，使得市场供需矛盾异常突出，极

大限制了鹿茸草的临床运用。药用植物的人工栽培

是解决野生资源减少的关键措施，也是实现其产业

化的有效手段，当前已成熟地运用在人参（Panax
ginseng）、 当 归 （Angelica  sinensis）、 黄 连 （Coptis
chinensis）等传统中草药上。针对林源中药沙氏鹿茸

草人工栽培方面的问题，前人的研究相对较少。

Zhang 等[4]尝试将再生植株转移至含有灭菌处理的

蛭石基质的盆中遮阳培养，发现移栽成活率接近

100%。上述研究仅关注的是移栽成容器苗的生长状

况，缺乏对其野外人工移栽的研究。中国林业科学

研究院亚热带林业实验中心的林下经济研究团队在

前期沙氏鹿茸草野外人工栽培实验中发现，其栽培

过程中存在着死亡率高，生长不良等问题，且栽培成

活的沙氏鹿茸草经过 2 ~ 3年的生长，依旧会出现生

长不良甚至死亡的现象，这可能与药用植物普遍存

在的自毒效应有关，而影响药用植物自毒效应的关

键因素是根际土壤真菌[5]。

土壤真菌是土壤微生物的重要组成部分，直接

参与土壤–植物养分的动态循环，在土壤生态过程

中有着不可或缺的地位[6]。土壤真菌在分解凋落物

和土壤 C、N的矿化中发挥着重要作用，能够影响

植物养分的吸收[7]。其中，有益的根际真菌能够增

强植物根系活力，促进植物生长，增加植物产量，提

高植物对病原菌的抗性[8]；相反，有害真菌会导致植

物病害，抑制根系生长，抑制植物生长，导致植物死

亡 [9]。由于真菌在土壤生态系统中的重要作用，研

究人员已把真菌群落的多样性和结构作为土壤健

康的生物学指标[10]，而且根际土壤真菌的群落多样

性和功能已成为微生物分子生态学研究的热点[11]，

并广泛应用于药用植物[12]。关于土壤微生物与沙氏

鹿茸草间的研究相对较少，仅有郭军[13]通过接种根

内球囊霉发现其对沙氏鹿茸草渗透调节能力、抗氧

化酶活性、土壤酶活性具有显著的促进作用，并且

增强了幼苗的根长和侧根数，但该研究也局限于盆

栽实验。因此，本研究拟从根际土壤真菌群落结构

和多样性角度，对比人工栽培生境和野生生境下沙

氏鹿茸草根际土壤真菌群落的差异，探讨野外人工

栽培生境下生长不良的原因，以期为人工栽培提供

理论基础。 

1   材料与方法
 

1.1    根际土壤样品采集

根据野生沙氏鹿茸草的自然分布特点，2020年
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2月在江西分宜、江西安福、江西信丰 3种野生生境

和江西宜春 1种栽培生境设置试验样地。2021年
5月，于沙氏鹿茸草生长旺盛期，在 3个野生生境和

1个栽培生境下采集根际土，每个样本生物学重复

4个。采集土壤样品时，按照采样地点、经纬度、海

拔等进行详细记录、编号，具体样本采集地信息见

表 1。采用抖根法采集根际土壤样品，每个生境取

4丛沙氏鹿茸草进行抖根取样，取样时除去石块、植

物根系等杂物，混合均匀后用灭菌自封袋密封，贴标

签后置于冰盒中带回实验室。土样取样后，一部分

自然风干过 2 mm 筛，常温保存，用于土壤理化性质

的测量；另一部分土样装入无菌离心管中，用液

N处理后保存在−80 ℃ 冰箱中，用于土壤微生物高

通量测序。 

1.2    根际土壤样品分析

土壤化学性质测定参考《土壤分析技术规范》[14]

进行，采用 pH计测定土壤 pH值，土水比（土壤质量

和水分体积的比值）为 1∶10。采用重铬酸 K氧化–容
量法测定土壤有机质，采用烘干法测量土壤含水量，

采用环刀法测量土壤容重，分别采用凯氏定 N法和

碱解扩散法测定全 N和碱解 N，采用碱溶–钼锑抗比

色法测定土壤全 P，采用碳酸氢钠浸提–钼锑抗比色

法测定速效 P，分别采用碱熔–火焰光度法和乙酸铵

浸提–火焰光度法测定全 K和速效 K。 

1.3    根际土壤 DNA 提取和扩增测序

土壤微生物总 DNA的提取利用土壤基因组

DNA提取试剂盒（天根生化科技有限公司，DcP36），
每个样本 4个重复，采用 1% 琼脂糖凝胶检测提取

的土壤微生物总 DNA，保存于−80 ℃ 冰箱用于

PCR扩增。PCR反应体系（50 μL）：上、下游引物各

1  μL，模板  1  μL，2  ×  Taq  MasterMix  25  μL，补足

ddH2O 至 50 μL。PCR扩增条件：94 ℃ 5 min预变性

后，94 ℃ 30 s、55 ℃ 30 s、72 ℃ 30 s共 30个循环，

最后 1轮循环完成后再 72 ℃ 延伸 10 min。利用引

物 ITS1-F（5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′）
和 ITS2-R（5′-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3′）对
核糖体 ITS1高变区进行测序，反应完毕后，用 1%
琼脂糖凝胶电泳检查扩增结果，目的片段进行琼脂

糖凝胶回收，委托北京奥维森基因科技有限公司利

用 Illumina-MiSeq 平台进行高通量测序。 

1.4    数据处理与统计分析

土壤理化性质数据利用 SPSS22.0进行统计分

析，先进行正态分布和方差齐性检验，然后做单因素

方差分析。不同生境的均值在 5% 水平下做 Duncan
多重比较。

对Miseq测序结果进行分析，运用 Trimmomatic、
Pear对 Fastq数据进行质控，利用 Flash对两端序列

进行拼接，并去除 Fasta序列的嵌合体。对获得的优

质序列用 QIIME 1.8.0进行 OTU聚类和物种分类分

析，并使用 QIIME软件计算微生物群落的 α 多样性

指数，群落多样性用 Shannon 指数和 Simpson 指数

表示，Chao1 指数表示土壤微生物群落的丰富度，

Coverage 指数表示测序深度。利用样本间生物学距

离进行 β多样性指数等分析，用 Origin和 R软件进

行统计分析和作图。Venn图用于统计不同林分类型

下沙氏鹿茸草根际土壤中独有和共有的 OTU数目，

不同颜色圆圈代表不同生境类型。使用 Canoco 4.5
软件进行冗余分析（redundancy analysis，RDA），分
析不同环境因子与优势真菌菌群间的相关性，采用

Mantel检验分析环境因子对真菌群落结构整体的

影响。 

2   结果与分析
 

2.1    不同生境下沙氏鹿茸草根际土壤理化性质

在所测定的理化性质中，速效 K含量在 4种生

境内无显著差异，油茶林中土壤 pH和全 P含量（分

 

表 1    试验土壤样本来源信息

Tab. 1    Source information of experimental soil samples

生境
Habitat

样本名称
Sample name

采集地
Collection site

林分类型
Stand type

优势树种
Dominant tree species

郁闭度
Canopy
density

坡度
Slope/（°）

土壤类型
Soil type

树龄/a
Tree

age/year

经纬度
Latitude and
longitude

野生
Wild FY

江西分宜
Jiangxi Fenyi

栀子纯林
Gardenia jasminoides
pure forest

栀子
Gardenia
jasminoides

0.62 20
黄壤
Yellow soil 3 114°45′36″E,

27°51′36″N

AF
江西安福
Jiangxi Anfu

马尾松人工林
Pinus massoniana
plantation

马尾松
Pinus massoniana 0.71 14

黄壤
Yellow soil 20 114°10′48″E,

27°49′11″N

XF
江西信丰
Jiangxi Xinfeng

油茶纯林
Camellia oleifera
pure forest

油茶
Camellia oleifera 0.65 18

黄壤
Yellow soil 5 114°57′36″E,

25°05′24″N

栽培
Cultivated YC

江西宜春
Jiangxi Yichun 16

黄壤
Yellow soil 3 114°26′24″E,

27°50′24″N

第 12 期 罗桂生等：野生与栽培生境下沙氏鹿茸草根际土壤真菌群落多样性比较 55



别为 5.24和 0.38 g/kg）均显著高于其他生境类型

（p  <  0.05），各生境类型环境土壤 pH值在 4.48  ~
5.24，均呈酸性（表 2）。土壤全 K和有效 P含量均以

油茶林中最高，分别为 21.02 g/kg和 2.58 mg/kg，以
马尾松林中最低，分别为 12.46 g/kg和 0.46 mg/kg，
其中全 K含量在各生境类型间差异均达显著水平；

根际土壤有机质含量以栀子林中最高（47.64 g/kg），
马尾松林和人工栽培林中次之，分别为 41.36和
39.82 g/kg，3种生境类型间差异不显著，却显著高于

油茶林。以人工栽培与其他 3种野生生境对比发

现，人工栽培生境中全 N含量高于 3种野生生境，

显著高于栀子林和油茶林两种野生生境，达到了

2.10 g/kg，而全 P和碱解 N含量则明显比其他 3种
野生生境低，分别为 0.25 g/kg和 103.33 mg/kg。 

2.2    不同生境下沙氏鹿茸草根际土壤真菌群落丰度 

2.2.1    OTU 数

从 4种不同生境下 16个沙氏鹿茸草根际土壤

样品中共获得 465 968条真菌序列，平均 29 123条
序列样。在 97% 的相似度水平下，共得到 3 759个
OTU，归属于 15门 50纲 139目 299科 644属中。

不同生境下沙氏鹿茸草根际土壤得到的 OUT数略

有不同，平均 OTU数为 583 ~ 703个，其中栀子林下

根际土壤中的 OTU最多，人工栽培的根际土壤中

OTU最少（图 1a）。不同生境下沙氏鹿茸草根际土壤

包含共有的真菌群落 OTU如图 1b所示：马尾松林

和栀子林沙氏鹿茸草根际土壤共同含有 766个
OUT，马尾松林和油茶林共同含有 631个 OUT，栀
子林和油茶林共含有 689个 OUT，而人工栽培生境

与 3种野生生境马尾松林、栀子林以及油茶林共有

的 OUT数分别为 477、605、441。从图 1b中还可以

看出，人工栽培、马尾松林、栀子林和油茶林特有的

OUT数分别为 665、364、562、612。 

2.2.2    门、属水平真菌群落丰度

经 OTU物种注释，不同生境的 16个根际土

壤样品中共鉴定出 15个真菌门和 644个真菌属，

真菌群落分布格局具有一定的规律性。本研究选取

相对丰度大于 1% 的物种作为优势真菌，分别从门

和属水平进行比较分析（图 2）。其中优势真菌门

6个 （图 2a），子囊菌门 （Ascomycota）和担子菌门

（Basidiomycota）相对丰度在 4种生境下均排前二，

且马尾松林、油茶林、栀子林 3种野生生境根际土壤

中，子囊菌门的相对丰度均大于人工栽培，而担子菌
 

表 2    不同生境根际土壤理化性质

Tab. 2    Physicochemical properties of rhizosphere soil in different habitats

生境类型
Habitat type pH

全量养分含量
Content of total nutrient/（g·kg−1）

速效养分含量
Content of available nutrient/（mg·kg−1）

土壤有机质
Soil organic matter

全N
Total N

全P
Total P

全K
Total K

碱解N
Alkali-hydrolyzable N

有效P
Available P

速效K
Available K

马尾松林
Pinus massoniana forest 4.68 ± 0.08b 41.36 ± 7.43a 1.64 ± 0.13ab 0.27 ± 0.01b 12.46 ± 0.49d 106.18 ± 20.37b 0.46 ± 0.10c 73.36 ± 5.35a

栀子林
Gardenia jasminoides forest 4.51 ± 0.36b 47.64 ± 6.72a 1.53 ± 0.19b 0.32 ± 0.07b 13.73 ± 1.04c 126.71 ± 24.18ab 1.79 ± 0.73b 54.88 ± 8.93a

油茶林
Camellia oleifera forest 5.24 ± 0.15a 28.41 ± 1.39b 1.04 ± 0.08c 0.38 ± 0.04a 21.02 ± 1.10a 151.13 ± 4.56a 2.58 ± 0.27a 62.66 ± 3.37a

人工栽培
Artificial cultivation 4.48 ± 0.06b 39.82 ± 7.09a 2.10 ± 0.17a 0.25 ± 0.02b 17.32 ± 0.70b 103.33 ± 11.44b 0.74 ± 0.06c 67.83 ± 8.97a

注：不同字母表示组间差异显著（p < 0.05）。Note: different letters indicate significant differences between treatments (p < 0.05).
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图 1    4种生境根际土壤真菌平均 OUT数（a）和维恩图（b）

Fig. 1    Average OUT number (a) and Venn diagram (b) of rhizosphere soil fungi in four habitats
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门的相对丰度均小于人工栽培。

马尾松林、栀子林、油茶林和人工栽培所包含

的真菌属分别有 329、411、321和 393个，但这些

属中优势属分别只有 13、13、10和 7个，共 27个
优势属（图 2b）。在已知属中，马尾松林和油茶林

下沙氏鹿茸草根际土壤中丰度最高的属是古根霉

属 （Archaeorhizomyces），其丰度分别为 17.35% 和

23.92%，栀子林土壤中 Saitozyma（9.25%）和古根霉

属 Archaeorhizomyces（9.00%）丰度较高，而人工栽培

的沙氏鹿茸草根际土壤中丰度最高的属为白环蘑属

Leucoagaricus（22.90%），其次为木霉属 Trichoderma
（10.59%），而古根霉属 Archaeorhizomyces 丰度仅有

0.16%。 

2.3    不同生境沙氏鹿茸草根际土壤真菌多样性 

2.3.1    α 多样性

不同生境类型下沙氏鹿茸草根际土壤真菌多

样性指数（Shannon指数）差异不显著，人工栽培下

沙氏鹿茸草根际土壤的丰富度指数（Chao1指数）显

著低于栀子林生境类型，而栀子林、马尾松林和油

茶林 3种生境类型间丰富度指数无显著性差异

（表 3）。其中，油茶林下沙氏鹿茸草根际真菌群落

Simpson指数和 Shannon指数均最大，说明其真菌

群落均匀度和多样性均最高，而人工栽培沙氏鹿茸

草根际真菌群落均匀度和多样性均最低。栀子林下

沙氏鹿茸草根际真菌群落 Chao1指数最大，表明其

根际真菌群落中种类数目最多，相对的，人工栽培沙

氏鹿茸草根际真菌群落的 Chao1指数最低，表明其

根际真菌群落中种类数目最少。土壤环境因子和 α
多样性指数的相关分析结果（图 3）表明，根际真菌

群落中 Chao1指数与根际土壤碱解 N有显著的正

相关关系。 

2.3.2    β 多样性

基于 Bray-Curtis 距离分析，在 OTU 水平上的

PCoA分析揭示了不同采样点的土壤真菌群落之间

的相似性，图中横坐标解释了关系值的 16.75%，纵
坐标解释了关系值的 10.51%，总解释度为 27.26%
（图 4）。分析结果表明：除栀子生境外，其他 3种生

境内的 4个重复均聚类于同一象限。这说明样本的

重复性较好，组内变异相对较小。PC1可将人工栽

培的真菌群落与油茶林、马尾松林明显区分开，

PC2可将马尾松林真菌群落与人工栽培、油茶林明

显区分开，人工栽培、油茶林、马尾松林组间差异大

于组内差异。

进一步使用 ANOSIM 对人工栽培生境与其他

生境群落组成结构进行差异性分析，结果（表 4）表
明：人工栽培生境下的土壤真菌群落组成与栀子林、

马尾松林、油茶林有显著差异（p < 0.05），栀子林、马

尾松林和油茶林彼此之间根际土壤真菌群落组成差
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图 2    4种生境根际土壤真菌群落门（a）、属（b）水平相对丰度

Fig. 2    Relative abundance of fungal communities in rhizosphere soil of four habitats at phylum (a) and genus (b) level

 

表 3    土壤真菌 α多样性指标

Tab. 3    α diversity indexes of soil fungi

生境类型
Habitat type

Simpson指数
Simpson index

Chao 1指数
Chao 1 index

Shannon指数
Shannon index

物种数
Species number

覆盖率
Coverage

马尾松林 Pinus massoniana forest 0.91 ± 0.02a 894.32 ± 115.93ab 5.118 ± 0.26a 629.75 ± 68.76a 0.992 ± 0.001b

栀子林 Gardenia jasminoides forest 0.91 ± 0.04a 969.06 ± 156.74a 5.349 ± 0.48a 703.25 ± 87.03a 0.992 ± 0.001b

油茶林 Camellia oleifera forest 0.94 ± 0.03a 907.40 ± 120.43ab 5.757 ± 0.48a 660.25 ± 85.92a 0.993 ± 0.001b

人工栽培 Artificial cultivation 0.90 ± 0.11a 706.06 ± 105.96b 4.510 ± 0.81a 583.00 ± 117.48a 0.996 ± 0.003a

注：不同字母表示组间差异显著（p < 0.05）。Note: different letters indicate significant difference between treatments (p < 0.05).
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异显著（p < 0.05）。 

2.4    土壤性质对土壤真菌群落组成的影响

通过 Mantel 分析检验土壤根际真菌群落结构与

土壤环境因子间的相关关系，结果（表 5）表明：土壤

理化性质与土壤真菌存在具有统计学意义的相关性

（p = 0.009 < 0.05），碱解 N对真菌群落结构的影响

最大（p = 0.031），其次为土壤有机质（p = 0.045）。进

一步将土壤中的优势真菌属与环境因子进行冗余分

析（图 5），RDA的前两轴共解释了 62.97% 的群落变

化。第一轴可以解释群落变化的 44.18%，全 N、有
机质与速效 K与第一排序轴呈正相关， 碱解 N、有效

P，全 P、全 K以及 pH与第一排序呈负相关，其中有

效 P与第一轴的夹角最小，相关性最大。第二轴可

以解释群落变化的 18.79%，其中全 N与第二轴夹角

最小，相关性最大。分析还发现，土壤优势真菌受多

个环境因子的影响，古根菌属（Archaeorhizomyces）
的分布主要受全 K的影响，Saitozyma 与 pH值的相
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图 3    α多样性指数与土壤环境因子相关性矩阵图

Fig. 3    Correlation matrix diagram among α-diversity indexes and edaphic factors
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图 4    4种生境下根际土壤真菌群落主成分分析

Fig. 4    Principal component analysis of fungal communities in
rhizosphere soil of four habitats

 

表 4    真菌组间群落结构差异显著性检验

Tab. 4    Significance test of community structure between
different bacteria groups

组 Group R p
YC-AF 0.729 2 0.026

YC-FY 0.562 5 0.032

YC-XF 0.697 9 0.023

AF-FY 0.791 7 0.030

AF-XF 0.760 4 0.033

FY-XF 0.687 5 0.032

注：R的范围为（−1，1）。R > 0说明组间差异显著，R < 0说明组内差异
大于组间差异。p < 0.05 表示统计具有显著性。Notes: range of R is
(−1, 1). R > 0 indicates significant differences between groups, R < 0
indicates difference within group is greater than that between groups. p <
0. 05 indicates statistical significance.
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关性最大，碱解 N是影响白环蘑属（Leucoagaricus）
的主要环境因子。 

3   讨　　论

对栽培生境和 3种野生生境下沙氏鹿茸草根

际真菌的分析发现，门分类水平上 4种生境中优

势菌门均为子囊菌门 （Ascomycota）和担子菌门

（Basidiomycota），这与辽东山区落叶松和红松人工

林生境[15]以及呼伦贝尔沙区裸沙地、草地、樟子松人

工林和樟子松天然林生境下[16]的优势菌门相同，其

中，马尾松林、油茶林、栀子林 3种野生生境根际土

壤中，子囊菌门的相对丰度均大于人工栽培，而担子

菌门的相对丰度均小于人工栽培。这可能与两种菌

门之间的功能差异有关，子囊菌门较担子菌门进化

速率更快，耐旱更强[17]，且多为腐生菌，在降解复杂

有机质起着关键作用[18] ，适于土壤较为贫瘠恶劣的

 

表 5    Mantel 检验真菌群落结构与土壤理化性质的相关性

Tab. 5    Mantel test for correlations between fungal community structure and soil physicochemical properties

土壤理化性质
Physicochemical properties of soil

真菌群落结构 Fungal community structure

R p
pH 0.001 0.465

土壤有机质 Soil organic matter (SOM) 0.190 0.045
全N Total N (TN) 0.133 0.159
全P Total P (TP) 0.027 0.359
全K Total K (TK) 0.105 0.162
碱解N Alkali-hydrolyzable N (AHN) 0.272 0.031
有效P Available P (AP) 0.049 0.302
速效K Available K (AK) 0.204 0.100
总模型 Total model 0.334 0.009
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为简化处理， 图中仅展示属水平排名前 20 的真菌与土壤性质的关系。To simplify, only the relationship between fungi ranking top 20 at genus
level and soil properties are shown in the figure.

图 5    土壤性质与真菌关系 RDA 分析的二维排序

Fig. 5    Two-dimensional ranking of RDA analysis of relationship between soil properties and fungi
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环境，而担子菌门分解植物残体中的木质纤维素能

力更强[19]，更适于含木质纤维较多的环境。马尾松

林、栀子林和油茶林均是沙氏鹿茸草野生生存的环

境，土壤条件相对贫瘠，且 3种野生生境下木质凋落

物均较少，人工栽培生境属于杂木林地，砍伐留下的

剩余物较多。在属分类水平上，已知属中，马尾松

林、油茶林下和栀子林 3种野生生境下古根菌属

（Archaeorhizomyces）相对丰度均较高，而人工栽培

的沙氏鹿茸草根际土壤中丰度最高的属为白环蘑属

（Leucoagaricus），其次为木霉属（Trichoderma），古根

菌属（Archaeorhizomyces）丰度仅有 0.16%。研究表

明，古根菌属（Archaeorhizomyces）是常见陆生好氧

真菌[20]，在土壤真菌群落中占比约 30%[21] ，随水分

和孔隙度变化常表现出较高的敏感度[16]，更偏向生

长在土质较疏松平的野生生境。相对野生生境，

栽培生境土壤易板结，透气性差，酸化程度较重，

且土壤中的白环蘑属（Leucoagaricus）丰度较高。白

环蘑属真菌在森林生态系统中扮演着重要的角色，

除可以分解木质素和纤维素外，还可以用于环境监

测，作为重金属污染环境的指示生物[22]。一般情况

下，白环蘑属（Leucoagaricus）能够促进植物吸收养

分，进而促进植物的生长，但当土壤中白环蘑属

（Leucoagaricus）含量过高时，对植物在一定程度上

会起到毒害作用，特别是在酸化的土壤中，而这可能

与人工栽培过程中沙氏鹿茸草生长不良和死亡率高

有关。进一步用Mantel检验土壤理化性质与土壤真

菌群落间的关系发现，碱解 N和土壤有机质是驱动

真菌群落结构的重要因子，这与吴佳伟等[23]和杨立

宾等[24]的研究结果大致相同。

真菌不仅仅需要有机碳提供必要的能源物质[25]，

并且其生长活性易受 N的影响。由于土壤环境的

复杂性，再加上药用植物根系本身就具有产生影

响微生物群落结构的分泌物，使得不同研究人员的

研究结果并不一致，如：王钰等 [5]认为黄连（Coptis
chinensis）根际土壤群落结构主要受 pH值和有机质

的影响，而马少兰等 [26] 研究表明土壤  pH、硝态

N和有效 P含量是影响再植枸杞（Lycium chinense）
根际真菌群落的主要因素。Mantel检验主要从整个

根际群落的整体结构来进行分析，而 RDA分析能进

一步明确优势真菌属与土壤环境间的具体关系，分

析发现，在栽培生境下相对丰度最高的白环蘑属

（Leucoagaricus）与土壤中的碱解 N有明显的负相关

关系，这意味着土壤中碱解 N的含量越少白环蘑属

（Leucoagaricus）含量就越多，而过多的白环蘑属

（Leucoagaricus）可能会对植物产生毒害作用，因此

人工栽培肥料供应可以从土壤中碱解 N含量方面去

考虑。

人工栽培是解决中草药野生资源匮乏的关键措

施，而人工栽培模式往往会破坏土壤原有的结构，导

致人工栽培生境中土壤真菌发生改变，但是随着时

间的推移，真菌的群落结构会趋于稳定[5]。前期实践

发现，相对野生生境，沙氏鹿茸草在人工栽培过程中

存在着死亡率高和生长不良等现象，其在不同生境

条件下均有较高的死亡率，且栽培成活的沙氏鹿茸

草经过两三年的生长依旧会出现生长不良甚至死亡

的现象，这可能与沙氏鹿茸草的根际微生物有关。研

究表明，根际微生物种群结构及其代谢产物对于改

善药用植物营养，调控药用植物生长，抵御病虫害，

抗旱等非生物胁迫等方面都有重要的作用[27]，但有

些致病菌，例如尖孢镰刀菌（Fusarium oxysporum），
能造成植株根部腐烂和全株死亡，且药用植物在栽

培过程中极易产生连作效应，即随着年限的增长，根

际土壤微生物的多样性逐渐单一，植株抗逆能力下

降的现象[28]。研究发现，从根际土壤中分离出的荧

光假单胞菌（Pseudomonas fluorescens）对贯叶连翘

（Hypericum perforatum）的生长、金丝桃素的分泌起

到了促进作用 [29]；同样，圆褐固氮菌（Azotobacter
chroococcum）可以提高黄花蒿（Artemisia annua）的生

物量和青蒿素的含量 [30]，而丛枝菌根（Arbuscular
mycorrhizal）真菌也可显著提高黄花蒿的青蒿素和挥

发油的含量[31]。因此，通过根际微生物的提取和回

接可达到促进药用植物生长的作用。本研究中，通

过对比野生和栽培生境下的沙氏鹿茸草土壤真菌群

落，发现古根菌属（Archaeorhizomyces）和白环蘑属

（Leucoagaricus）是两种生境差异的关键，这两者是

如何影响沙氏鹿茸草存活和生长的机制尚不清楚，

后续应通过根际真菌的分离与菌液回施来找出促进

和抑制沙氏鹿茸草生长发育的关键菌种。在人工栽

培过程中，施肥也是最常见的措施，土壤微生物群落

不仅仅与植物类型，还与施肥有关。相关研究表明，

施 N使得富养性的变形菌门（Proteobacteria） 和拟杆

菌门（Bacteroidetes）丰度增加[32]，而施用有机肥增加

了有益微生物 Trihoderma（木霉属）、Hypoxylon（炭
团菌属）、Tritirachium（麦轴梗霉属）的丰度[33]。本研

究中，碱解 N是驱动沙氏鹿茸草根际真菌群落结构

的重要因子，而作为栽培生境中丰度最高的白环蘑

属（Leucoagaricus）与碱解 N有明显的负相关，因

此，可尝试通过施肥方式来控制土壤真菌群落促进

沙氏鹿茸草的生长发育。本研究是在团队突破了沙

氏鹿茸草组培快繁技术体系[34−35]及确定了其药用成

分的最佳产地[36]的基础上，进一步对栽培和野生生

境下的土壤根际真菌群落进行分析，并且发现了不
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同生境下真菌群落有明显的差异，说明根际真菌群

落可能会间接影响鹿茸草药用成分的形成，这为筛

选合适菌种提供了初步理论基础，未来需进一步的

探讨根际生物群落影响药用成分的机制。另一方

面，肥料中 N、P、K等营养元素是影响根际微生物

群落组成变化的重要因素，不同真菌属种对营养元

素的敏感性不同。因此，在今后的人工栽培中，结合

真菌属种的特性来优化施肥体系是促进沙氏鹿茸草

生长和提高药用成分含量的有效措施。 

4   结　　论

针对沙氏鹿茸草野外人工栽培生长不良的现

象，首次探究了其野外人工栽培和野生生境下土壤

真菌群落多样性及结构差异，并确定了不同生境下

的优势菌属，为沙氏鹿茸草的人工栽培提供了理论

基础。研究结论主要有以下两点。

（1）人工栽培生境下沙氏鹿茸草土壤根际真菌

群落组成与野生生境下有显著差异，野生与栽培生

境下的优势真菌门均为子囊菌门（Ascomycota）和
担子菌门（Basidiomycota）；马尾松林和油茶林下

沙氏鹿茸草根际土壤中优势属均是古根霉属

（Archaeorhizomyces），栀子林根际土壤中优势菌属

为 Saitozyma，人工栽培生境下优势菌属为白环蘑属

（Leucoagaricus）。
（2）真菌群落结构主要受土壤碱解 N和有机质的

影响，同时碱解 N也是影响白环蘑属（Leucoagaricus）
的主要环境因子，因此，可通过施肥等措施人工调控

土壤中 N含量以控制真菌群落，进而影响沙氏鹿茸

草的生长。

研究确定了古根霉属（Archaeorhizomyces）和白

环蘑属（Leucoagaricus）是两种生境差异的关键，但

这两者是如何影响沙氏鹿茸草存活和生长的机制尚

不清楚。后续可以通过根际优势真菌的分离和菌液

回施探寻促进沙氏鹿茸草生长发育和提高药用成分

含量的关键菌种，同时可根据真菌属种对营养元素

的敏感性不同来优化施肥体系。
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