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摘要：伊贝母药用品质的形成受土壤微生态系统内理化性质和微生物群落结构的共同影响。本研究通过比较栽培

伊贝母（头茬 3、4 年和重茬 3、4 年）与野生伊贝母药用成分含量的差异，探究土壤微生态因子对伊贝母药用品质的影

响。结果表明：在栽培伊贝母中头茬 4 年伊贝母的药用品质最优，其药用成分（总黄酮、西贝母碱、西贝母碱苷、腺苷

和 β-胸苷）的含量显著高于其他栽培伊贝母，但是与野生伊贝母相比仍有显著差异（P<0. 05）。土壤理化性质分析

显示，野生区土壤有机碳（SOC）、硝态氮（NO3
--N）、铵态氮（NH4

+-N）、速效磷（AP）和速效钾（AK）含量最高；头茬 4
年伊贝母土壤 SOC、NO3

--N、AP 和 AK 的含量以及电导率（EC）显著高于头茬 3 年和重茬 3、4 年；而重茬 4 年土壤的

pH 最高（P<0. 05）。微生物群落分析表明，野生区土壤微生物群落 Shannon 指数、Simpson 指数最高（P<0. 05），其

中，子囊菌门、被孢菌门、担子菌门（82. 79%~89. 48%）及变形菌门、放线菌门、酸杆菌门（50. 86%~69. 01%）为优

势类群。主成分分析（PCA）表明，野生土壤真菌和细菌群落异质性较高，头茬 4 年群落与野生土壤高度重合。冗余

分析（RDA）显示，SOC 和 NH4
+-N 显著影响真菌和细菌群落的组成和空间分布。Spearman 相关性分析显示，伊贝

母药用成分含量与土壤 NO3
--N、SOC、AP 含量呈显著正相关，与 pH 呈显著负相关（P<0. 05）。在属水平上，野生

土壤中聚集了更多与药用成分含量显著正相关的有益菌，其共现网络密度和平均邻居数显著高于栽培土壤。在重

茬栽培条件下，伊贝母根际土壤中积累了更多的致病菌。本研究结果表明，生境、茬次和株龄通过土壤微生态协同

影响伊贝母药用品质，建议通过施用有机肥、采用轮作制度，每隔 4 年更换种植地块以提升药用品质，以兼顾药用品

质和经济效益。
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Abstract： The accumulation of compounds contributing to the medicinal quality of Fritillaria pallidiflora is 
influenced by the combined effects of soil physicochemical properties and microbial community structure within the 
soil microecological system.  This study investigated the impact of soil microecological factors on the medicinal 
quality of F.  pallidiflora by comparing the differences in contents of medicinal compounds between cultivated F.  

pallidiflora 3-year first-crop （NF3）， 4-year first-crop （NF4）， 3-year replant （NR3）， 4-year replant （NR4） and wild 
F.  pallidiflora.  Results showed that among cultivated F.  pallidiflora， the NF4 regime exhibited the highest 
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medicinal quality， with significantly higher levels of bioactive compounds （total flavonoids， sipeimine， sipeimine-3β- 

D-glucoside， adenosine， and β -thymidine） compared to other cultivated treatments.  However， for most bioactive 
compounds assayed， levels were significantly less in all cultivated treatments than in wild F.  pallidiflora （P<
0. 05）.  Soil physicochemical analysis revealed that soils associated with wild plants had the highest contents of soil 
organic carbon （SOC）， nitrate nitrogen （NO3

--N）， ammonium nitrogen （NH4
+-N）， available phosphorus （AP）， 

and available potassium （AK）.  In NF4 soils， SOC， NO3
--N， AP， AK， and electrical conductivity （EC） were 

significantly higher than in NF3， NR3， and NR4 soils， while NR4 soils had the highest pH （P<0. 05）.  Microbial 
community analysis indicated that wild soils exhibited the highest Shannon and Simpson diversity indices （P<
0. 05）， with dominant fungal phyla （Ascomycota， Mortierellomycota， and Basidiomycota， accounting for 
82. 79%-89. 48%） and bacterial phyla （Proteobacteria， Actinobacteria， and Acidobacteria， accounting for 
50. 86%-69. 01%）.  Principal component analysis （PCA） showed higher heterogeneity in fungal and bacterial 
communities of wild soils， with NF4 communities closely resembling those of wild soils.  Redundancy analysis 
（RDA） revealed that SOC and NH4

+-N significantly influenced the composition and spatial distribution of fungal and 
bacterial communities.  Spearman correlation analysis indicated that medicinal component contents showed significant 
positive correlations with SOC， NO3

--N， and AP， but negative correlations with pH （P<0. 05）.  At the genus 
level， wild soils harbored more beneficial bacteria positively correlated with medicinal components， with significantly 
higher co-occurrence network density and average neighbor degree than cultivated soils.  Replanted soils （NR3， NR4） 
accumulated more pathogenic bacteria.  These findings indicate that habitat， cropping sequence， and plant age 
synergistically influence F.  pallidiflora medicinal quality through soil microecology.  We recommend applying 
organic fertilizers， adopting crop rotation， and changing planting plots every 4 years to enhance medicinal quality 
while balancing quality and economic benefits.
Key words： Fritillaria pallidiflora； wild and cultivated； medicinal constituents； soil microecological factors； co-

occurrence network analysis

药用植物是宝贵的健康资源，在中国的经济和社会发展中发挥着至关重要的作用［1］。随着近几十年来可利

用野生资源的锐减，人工栽培逐渐成为药用植物可持续发展的重要手段，被认为是改善农业经济、发展具有地方

特色的农业系统的有效替代方法［2］。然而，众多研究发现药用植物在田间栽培的有效成分与野生类型相比有所

降低［3-4］。根际微生态环境是土壤结构组成、养分吸收、环境胁迫缓解和连作障碍发生的关键作用场所，对药用植

物品质的形成有重要影响。多项研究表明土壤理化因子如有机碳、氮、磷含量等都会在一定程度上影响药用植物

的产量和质量［5-6］。例如，适当提高土壤中氮的含量可以促进人参（Panax ginseng）皂苷成分的积累［7］。另外，植

物根际微生物也是重要的环境和生物因子之一，它们通过调控药用植物中与次生代谢产物合成相关基因的表达，

促进药用植物生长、提高养分吸收和对胁迫的耐受性及对病原体的抗性［8］。

伊贝母（Fritillaria pallidiflora）为百合科贝母属多年生草本植物，主要分布于新疆西北部塔城盆地和伊犁河

谷［9］。西贝母碱、西贝母碱苷、腺苷、β-胸苷和总黄酮是伊贝母的主要活性成分，具有润肺止咳、化痰平喘、散结消

肿的作用［10］。现代药理研究揭示了其抗肿瘤、抗炎和抗高血压的作用，进一步扩大了其用途［11］。但是由于伊贝母

在自然环境下生长在海拔较高的地方，生境特殊且分布范围相对局限，鳞茎自然繁殖系数低，由此造成野生伊贝

母的资源缺乏，外加人类的过度挖掘，其自然分布面积和数量正急剧缩减。野生资源稀缺不能满足日益增长的市

场需求导致人们开始集约化栽培伊贝母。安露莎［12］在研究中发现，栽培伊贝母的药用成分中腺苷和 β-胸苷的含

量显著低于野生伊贝母，但并未探究其原因。因此，开展伊贝母药用品质主要影响因素研究，提高栽培伊贝母药

用成分以满足临床用药需求迫在眉睫。

本研究以规范化栽培条件下不同茬次（头茬、重茬）和株龄（3 和 4 年）的伊贝母为对象，结合根际土壤理化性

质与微生物群落特征，探究土壤微生态因子对伊贝母药用品质的调控作用。本研究旨在：1）比较不同生境、茬次

和株龄伊贝母之间主要药用成分含量的差异；2）分析不同生境、株龄和茬次伊贝母根际土壤理化性质和微生物群
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落的差异；3）综合探究土壤微生态因子与伊贝母主要药用成分含量的关系，为优化人工栽培技术、提升高品质伊

贝母生产效率及实现其可持续利用提供科学依据。

1　材料与方法

1. 1　研究区概况

研究区位于新疆伊犁巩留县库尔德宁自然保护区以及保护区边缘的种植基地（东经 81°34′-83°35′，北纬

42°54′-43°38′）。该地区海拔 1500~2400 m，属于北温带大陆性半干旱气候类型，年均气温 7. 4 ℃，最高气温

39 ℃，年降水量 220~880 mm。土壤以山地淋溶灰褐色森林土和山地灰褐色森林土为主。在伊贝母种植基地对

各田块进行统一管理：每年的 2-3 月份施加二胺，用量 1 kg·hm-2，4 月打乙草胺封闭式除草剂，5 月喷洒除虫剂，

由于该地区春季降水及融雪较多，种植期间不需要浇水。

野生区位于库尔德宁自然保护区，该区域是伊贝母在新疆的主要分布区之一，具有较高的代表性［13］。野生伊

贝母生长在潮湿、阴凉的地方，周围植被层次结构较为丰富，表现出较高的多样性。其中包括乔木、灌木及草本植

物 等 多 种 耐 阴 湿 植 物 群 落 。 野 生 伊 贝 母 分 布 在 新 疆 杨（Populus alba var.  pyramidalis）和 白 桦 树（Betula 

platyphylla）下。周围包括多种耐阴湿植物，如伊犁柳（Salix iliensis）和伊犁小檗（Berberis iliensis）等，此外，地锦

草（Euphorbia humifusa）和紫菀（Aster tataricus）等草本植物也常在此生长。

1. 2　样品采样

2023 年 5 月在新疆伊犁库尔德宁地区选择栽培伊贝母和野生伊贝母分布区域。头茬伊贝母：在一块从未种

植过任何药材的农田上种植的伊贝母；重茬伊贝母：在一块种植过伊贝母的农田上再次种植的伊贝母。采用随机

区组设计，设 5 个处理：野生生境（W）；头茬 3 年（NF3）；头茬 4 年（NF4）；重茬 3年（NR3）；重茬 4 年（NR4）。在每个

田块中选取 3 个代表性样地（1 m×1 m）作为 3 个重复（分别用 1，2，3 来代表），每个样地随机选取 10 株健康植株；

选取野生伊贝母分布区的采样点，覆盖保护区内不同坡向和海拔梯度，确保样点能够充分反映区域内野生伊贝母

种群的生态特征和变异性。随机采集自然生长的伊贝母 6~10 株，测定其地上部形态特征后，使用全挖法（即将

整株植物包括根、茎、叶等从土壤中完整挖掘出来）采集整株样本。

挖掘 0~30 cm 深度以保留伊贝母完整根系，先抖落非根际土壤，然后用消毒刷子刷根（距根≤0. 2 cm）采集

根际土壤样品。采用不同方法对土壤因子进行分析：按照四分法取一部分新鲜土样放入液氮罐中快速冷冻，随后

转移至-40 ℃条件下保存，用于随后的土壤微生物分析。另一部分土样装入保鲜袋内，带回实验室，风干后剔除

石粒和树根等杂物，研磨后过筛装袋备用，用于检测土壤理化特性。共获得 15 份样品（5 种处理×3 个样地）。

1. 3　伊贝母药效测定

总黄酮含量使用紫外分光光度计（Shimadzu UV-1700，日本），以芦丁作为标准品，采用氯化铝比色法

测定［14］。

西贝母碱和西贝母碱苷含量使用三重四重 UPLC-MS/MS 系统测量，该系统包括 AB SCIEX API 5500 质谱

仪（AB Sciex，美国）和 Agilent 1290 Infinity UHPLC 系统（Agilent Technologies，美国）［15］。

腺苷含量（AC）和 β-胸苷含量（β-TC）使用超高效液相色谱仪（Acquity UPLC H-Class，美国）测定［16］。

1. 4　土壤理化性质测定

土壤有机碳（soil organic carbon， SOC）采用碳氮元素分析仪（Elementar Vario MAX，德国）测定［17］；采用连续

流量分析仪（AA3 Auto analyzer III，德国），用 2 mol·L-¹ KCl （Wsoil-VKCl）测定土壤硝态氮（NO3
--N）和铵态氮

（NH4
+-N）的含量。有效磷（available phosphorus， AP）用 0. 5 mol·L- ¹ NaHCO3 提取，采用连续流动分析仪

（SKALAR San++，荷兰）测定［18］。有效钾（available potassium， AK）含量使用火焰光度计（JC12-6410，中国），

用中性 NH4OAC 提取［19］。使用 pH 计（HI2210，意大利）和 EC 仪表（731-ISM，瑞士）检测土壤 pH 和电导率

（electrical conductivity， EC， Wsoil∶Vwater=1∶2. 5）［20］。

1. 5　土壤微生物群落的高通量测序

使用 Bio Fast 试剂盒（FastDNA® SPIN Kit for Soil，美国）提取土壤样品总 DNA，使用引物 ITS1（5'-TCC 
GTAGGTGAACCTGCGG-3'）和 ITS2（5'-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3'）扩 增 真 菌 ITS 片 段 。 使 用
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Illumina Hi Seq 2500 系统进行高通量测序。利用细菌 16S 核糖体 RNA 基因的通用引物对 338F（5'-GTACTC 
CTACGGGAGGCAGCA-3'）和 806R（5'-GTGGACTACHVGGGTWTCTAAT-3'）鉴定土壤细菌群落和种类，

转录间隔区（ITS）的通用引物对 ITS1-F（5'-CTTGGTCATTTAGGAGTAA-3'）和 ITS2-R（5'-TGCGTTTCT 
TCATCGATGAA-3'）用于土壤真菌群落和种类的鉴定。PCR 扩增（95 ℃预变性 5 min；然后 95 ℃变性 30 s，55 ℃
退火 30 s，72 ℃延伸 1 min，共 35 个循环；最后 72 ℃延伸 10 min）后，用 Axyprep DNA 凝胶提取试剂盒（美国）对产

物进行纯化［21］。纯化的 DNA 进行定量，随后在 Illumina Miseq 平台上进行测序（https：//www. illumina. com/， 
PE300）。操作分类单元（operational taxonomic units， OTUs）在 97% 的相似性水平上被分配，并通过 UPARSE
进行聚类，然后使用 Uchime 来识别和移除嵌合序列。

1. 6　数据分析

利用 R 软件采用单因素方差分析（ANOVA）对不同生境伊贝母药用成分、土壤理化性质及对土壤微生物种

类的差异性进行比较。使用 R 软件“vegan”包计算土壤真菌和细菌的 Shannon 和 Simpson 指数，并进行主成分分

析（principal component analysis， PCA）和冗余分析（redundancy analysis，RDA）［22］。使用 R 软件“ggplot2”包制作

土壤真菌和细菌的相对丰度图。使用“ggcor”R 软件包对伊贝母药用成分和土壤理化性质之间的关系进行相关

性分析。使用 R 包“ggClusterNet”绘制伊贝母药用成分与真菌、细菌共发生网络［23］。

2　结果与分析

2. 1　不同生境、茬次和株龄伊贝母药用成分含量的差异

野生伊贝母西贝母碱、西贝母碱苷、腺苷和 β-胸苷含量显著高于栽培（NF3、NF4、NR3 和 NR4）伊贝母（P<
0. 05），但其总黄酮含量与头茬 4 年（NF4）无显著差异（P>0. 05，图 1）。在栽培伊贝母中，头茬 4 年伊贝母的总黄

酮、西贝母碱、β-胸苷、西贝母碱苷和腺苷含量均显著高于头茬 3 年和重茬 3、4 年伊贝母。头茬 3 年伊贝母的总黄

酮、西贝母碱、β-胸苷、西贝母碱苷和腺苷含量均显著高于重茬伊贝母。重茬 3 年伊贝母的西贝母碱苷和腺苷含

量显著高于重茬 4 年。

图 1　不同生境、茬次和株龄伊贝母药用成分含量的差异

Fig. 1　Differences in the content of medicinal components of F.  pallidiflora in different habitats， stubbles and plant ages
W： 野生生境 Wild habitat； NF3： 头茬 3 年 3 years old for the first crop； NF4： 头茬 4 年 4 years old for the first crop； NR3： 重茬 3 年 3 years old for the 
second crop； NR4： 重茬 4 年 4 years old for the second crop. 不同的小写字母代表不同处理间在 0.05 水平上差异显著（P<0.05），下同。Different 
lowercase letters indicate significant differences among different treatments at the 0.05 level （P<0.05）， the same below.
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2. 2　不同生境、茬次和株龄伊贝母根际土壤理化性质的差异

野生区伊贝母土壤 SOC、NH4
+-N、NO3

--N、AP 和 AK 的含量显著高于头茬 3、4 年和重茬 3、4 年（P<0. 05）
（图 2）。头茬 4 年伊贝母土壤 SOC、NO3

--N、AP 和 AK 的含量以及电导率显著高于头茬 3 年和重茬 3、4 年。头茬

3 年、重茬 3 和 4 年间伊贝母土壤 AK 的含量没有显著差异（P>0. 05）。头茬 3 年伊贝母土壤 NO3
--N、AP 含量和

电导率显著高于重茬 4 年。两种生境根际为微酸性至接近中性，重茬 4 年伊贝母土壤的 pH 最高，野生区土壤的

pH 显著低于栽培区。

2. 3　不同生境伊贝母根际土壤微生物的多样性和群落结构

在整个真菌和细菌群落中，野生区处理组伊贝母土壤的 Shannon 指数和 Simpson 指数显著高于重茬栽培区

土壤（P<0. 05），其中野生区土壤的 Shannon 指数在真菌群落中分别比 NF3、NF4、NR3 和 NR4 提高了 25. 30%、

6. 12%、48. 57% 和 57. 58%，在细菌群落中分别提高了 36. 32%、40. 86%、60. 27% 和 96. 36%，表明栽培种植会

降低土壤真菌和细菌群落的多样性（表 1）。

不同土壤样品中的真菌和细菌动态类群的相对丰度随伊贝母生长年限及生境的不同而变化（图 3）。子囊菌

门、被孢菌门、担子菌门是主要的真菌门，前 3 类真菌丰度所占比例为 82. 79%~89. 48%。5 个土壤样品（W、NF3、

NF4、NR3和 NR4）中担子菌门的相对含量在逐渐增加。此外，变形菌门、放线菌门、酸杆菌门是 5 组土壤中的优势

细菌类群，前三类细菌丰度所占比例为 50. 86%~69. 01%。

图 2　不同生境、茬次和株龄伊贝母土壤理化因子之间的差异

Fig. 2　Differences of soil physico-chemical factors in different habitats， stubbles and plant ages of F.  pallidiflora
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基于 Bray-Curtis 距离矩阵的 PCA 分析结果显示，野生区土壤真菌和细菌的分布区域呈现较大面积，栽培区

土壤真菌和细菌的分布面积较小（图 4）。5 种土壤样品之间的真菌群落差异较大，主成分分析提取的两个成分共

解释了 66. 95% 的方差（图 4）。头茬 4 年土壤真菌群落在主成分空间中的分布与野生土壤高度重合，这表明两个

样地的土壤真菌群落在主成分空间中的分布非常相似，即真菌群落组成较相似。同时，在细菌群落 PCA 的两个

主轴解释了 72. 00% 的变异，表明它们可以代表细菌群落的组成特征。头茬 3、4 年与野生土壤细菌群落在主成分

空间中的分布高度重合。

利用冗余分析（RDA）分析了土壤微生物群落与土壤理化因子的相关关系（图 5）。结果表明，RDA 在属水平

上分别解释了 51. 07% 的土壤理化因子与真菌之间的关系，52. 27% 的土壤理化因子与细菌之间的关系。土壤因

子 SOC、NH4
+-N、NO3

--N 和 AK 显著影响真菌群落的组成和空间分布，NH4
+-N、AK 和 pH 显著影响细菌群落。

2. 4　土壤性质对伊贝母鳞茎药效的影响

采用方差分析（ANOVA），进行 Spearman 相关分析，确定 5 种药效与土壤理化性质之间的相关性（图 6）。结

果表明，总黄酮、腺苷、β-胸苷、西贝母碱和西贝母碱苷含量与土壤 SOC 呈显著正相关；腺苷、西贝母碱和西贝母

碱苷含量与土壤 NO3
--N 呈显著正相关；β-胸苷与土壤 NH4

+-N、AK 呈显著正相关；腺苷含量与土壤 AP 呈显著正

相关（P<0. 05）。

表 1　不同生境、茬次和株龄伊贝母根际土壤中真菌、细菌的多样性指数

Table 1　Diversity indices of fungi and bacteria in the inter-root soils of F. pallidiflora in different habitats， stubbles and plant 
ages

项目

Items

真菌 Fungi

细菌 Bacteria

指标

Index

Shannon

Simpson

Shannon

Simpson

处理 Treatment

W

5. 20±0. 18a

0. 95±0. 02a

5. 93±0. 18a

0. 92±0. 03a

NF3

4. 15±0. 14b

0. 82±0. 03a

4. 35±0. 16a

0. 80±0. 04a

NF4

4. 90±0. 16b

0. 84±0. 04a

4. 21±0. 15b

0. 78±0. 05a

NR3

3. 50±0. 12c

0. 71±0. 05b

3. 70±0. 14c

0. 65±0. 06b

NR4

3. 30±0. 11c

0. 64±0. 06b

3. 02±0. 13c

0. 53±0. 07b

不 同 小 写 字 母 代 表 不 同 处 理 间 在 0. 05 水 平 上 差 异 显 著（P<0. 05）。 Different lowercase letters indicate significant differences among different 
treatments at the 0. 05 level （P<0. 05）.

图 3　不同生境、茬次和株龄伊贝母根际土壤中真菌、细菌的相对丰度

Fig. 3　 Relative abundance of fungal and bacterial composition in the inter-root soil of F.  pallidiflora in different habitats， 
stubbles and plant ages
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图 4　不同生境、茬次和株龄伊贝母根际土壤中真菌、细菌群落的 PCA分析

Fig. 4　PCA analysis of fungal and bacterial communities in inter-root soils of different habitats， stubbles and plant ages of F.  
pallidiflora

图 5　土壤理化因子和土壤真菌和细菌群落在属水平的冗余分析

Fig. 5　Redundancy analysis of soil physicochemical factors and soil fungal and bacterial communities at genus level

图 6　伊贝母药用成分与土壤理化因子的 Spearman相关性分析热图

Fig. 6　Heat map of Spearman’s correlation analysis between medicinal components of F.  pallidiflora and soil physico-chemical 
factors
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使用基于 Spearman 相关分析的共现网络（图 7）确定伊贝母根际土壤微生物群落（OTUs 相对丰度 >
0. 005%）与土壤理化因子和其药用成分含量之间的关系。伊贝母 5 种药用成分含量在野生生境中与真菌中葡萄

孢属（Botrytis）、顶孢霉属（Acremonium）、毛壳菌属（Chaetomium）和被孢霉属（Mortierella）及与细菌中的节杆菌

属（Arthrobacte）、溶杆菌属（Lysobacter）、产碱杆菌属（Alcaligenes）和酸杆菌属（Acidobacterium）呈正相关；在栽

培重茬生境中，与真菌中外瓶霉属（Exophiala）、金孢子菌属（Chrysosporium）、周刺座霉属（Volutella）、瓶霉菌属

（Phialophora）、刺毛四枝孢属（Tetracladium）和镰刀菌属（Fusarium）及与细菌中假单胞菌属（Pseudomonas）、分

枝杆菌属（Mycobacterium）、芽单胞菌属（Gemmatimonas）、根瘤杆菌属（Rhizobacter）和欧文氏菌属（Erwinia）呈

负相关。与栽培土壤相比，野生生境土壤的共现网络密度显著增加，平均邻居数显著高于栽培土壤。

3　讨论

3. 1　野生生境土壤更有利于伊贝母药效的塑成

伊贝母药用成分的合成与积累与其生长环境，尤其是土壤条件密切相关。本研究发现，野生伊贝母中西贝母

碱、西贝母碱苷、腺苷和 β-胸苷含量显著高于栽培伊贝母（图 1），可能源于野生生境中复杂的生态条件。野生土

壤的有机碳（SOC）、硝态氮（NO3
--N）、铵态氮（NH4

+-N）、速效磷（AP）和速效钾（AK）含量显著高于栽培土壤（图

2），这些养分为次生代谢提供关键前体物质。土壤氮素是药用植物生长和品质的关键限制因子，不仅影响含氮次

生代谢产物（如生物碱）的合成，还通过调控代谢途径间接影响非含氮成分的积累［24］。同样，磷是微生物和植物生

长不可或缺的养分，它可以促进根系生长、花芽分化和药用成分的合成［25］。适宜钾肥可增加药用植物次生代谢物

相关酶活性，促进次生代谢物合成，促进光合特性，提高其产量和品质［26］。Spearman 相关性分析显示，西贝母碱

与西贝母碱苷含量与土壤有机碳（SOC）、速效磷（AP）和硝态氮（NO3
--N）含量显著正相关（图 6），表明野生土壤

的养分含量支撑了更高的药用品质。相比之下，由于长期连作导致土壤养分（碳、氮、磷）耗竭［27］，养分缺乏限制了

次生代谢产物的合成，所以重茬伊贝母的药用成分含量最低。此外，重茬种植易导致土传病害（如镰刀菌感染）累

积，抑制植物生理活动，进一步降低药用品质［28］。而头茬 4 年伊贝母的药用成分含量高于头茬 3 年，这可能与其生

长周期延长有关。较长的生长时间使根系发育更完善，养分吸收效率提高，从而促进次生代谢产物的积累［29］。生

态网络分析显示，野生伊贝母根际土壤的微生物共现网络复杂度高于栽培土壤（图 7），其更高的多样性和稳定性

可以通过增强微生物间的相互作用支持药用成分的积累［30］。例如，溶杆菌属（Lysobacter）等有益菌在野生土壤中

占据重要地位，可能通过分泌抗菌物质或调节植物激素［如吲哚乙酸（indoleacetic acid， IAA）］水平，提升伊贝母

的抗逆能力，间接促进次生代谢产物的合成［31］。野生生境中的环境胁迫（如温度波动、光照不足、水分波动、病虫

害压力）诱导植物产生更多活性氧，从而刺激次生代谢产物的合成［32］，本研究发现的野生伊贝母在多重生物和非

生物压力下积累更多生物碱和核苷类化合物与其一致。这些结果表明，土壤养分动态和环境复杂性是塑造伊贝

母药用品质的关键，为野生伊贝母药用品质优于栽培伊贝母的机制提供了解释。

3. 2　野生伊贝母根际土壤总体优于栽培土壤

土壤理化性质是决定土壤肥力和植物生长的重要因素［33］。本研究发现，野生伊贝母土壤的 SOC、NH4
+-N、

NO3
--N、AP 和 AK 含量显著高于栽培土壤（图 2），与芍药（Paeonia ludlowii）等植物的相关研究一致［34-35］。野生

环境中的生态系统相对复杂，包括各种植物、动物和微生物相互作用，能够有效地维持和循环土壤中的碳和氮［36］。

被孢菌门通过分解植物残体释放磷素［37-38］，本研究中野生土壤中的被孢菌门相对丰度占比最高（图 3），这可能解

释了其土壤 AP 含量较高的原因。栽培土壤因频繁耕作和翻土导致有机碳和氮素暴露氧化，养分流失严重［39］。

根际微生物群落通过分解有机质、转化养分和调控植物抗性，在维持土壤健康和促进药用植物生长中起关键

作用［40］。细菌和真菌是土壤生态系统中的两类重要微生物，对土壤功能和植物健康具有重要影响［41］。本研究发

现，野生伊贝母根际土壤真菌群落的 Shannon 指数显著高于栽培土壤（表 1），说明野生土壤具有更高的真菌群落

多样性，支持更强的生态功能（如养分循环、植物抗逆性）。土壤 SOC、NH4
+-N、EC、AK 和 AP 显著影响微生物群

落结构，野生土壤在这些因子上的优势为微生物群落提供了丰富养分，支撑了更高的多样性和稳定性［42-43］。主成
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分分析结果显示，野生土壤真菌和细菌群落异质性较高（解释 66. 95% 真菌和 72. 00% 细菌的方差），而栽培土壤

群落结构趋于均质化，反映了耕作对微生物生态的干扰。子囊菌门和担子菌门是本研究中排名靠前的真菌门，与

之前的研究结果一致［44］。在营养期，子囊菌门的子囊菌中与腐生、寄生和共生相关的过程很活跃，使得这些真菌

能够分解植物残留物［45］。担子菌门是最大的真菌门之一，属于担子菌门的物种与植物共存形成菌根，有利于作物

生长［46］。本研究中，变形菌门、放线菌门和酸杆菌门是优势细菌门，与先前的研究结果相同［17］。变形菌门是最大

的细菌门，由许多固氮细菌组成，能够分解有机物［47］。酸杆菌门和放线菌门大多是腐生菌，广泛分布在土壤中［48］，

它们主要促进土壤中植物残骸的降解，同时也有助于自然条件下的氮循环［49］。然而，本研究虽通过共现网络分析

揭示了微生物群落结构的差异，但对微生物群落功能（如代谢途径、酶活性）及其与药用成分合成的具体作用机制

尚缺乏深入探讨。后续研究可结合宏基因组学和代谢组学技术，系统分析根际微生物群落的功能基因及其代谢

产物，明确其在次生代谢产物（如西贝母碱、西贝母碱苷、总黄酮等）合成中的贡献。

4　结论

野生伊贝母的药用成分含量显著高于栽培伊贝母，头茬 4 年伊贝母是栽培伊贝母中药用品质最优的。土壤

碳、氮、磷是影响伊贝母药用品质的关键驱动因子。野生土壤中溶杆菌属等有益菌的富集及其共现网络的高度复

杂性进一步促进了药用成分的合成与积累。为优化伊贝母栽培，建议通过施用有机肥提升 SOC 和氮素水平，引

入有益菌改善土壤健康状况，并采用轮作制度（每 4 年更换地块）以减轻连作障碍。这些措施可提高药用品质和

产量，为干旱区道地药材的可持续生产提供科学依据。
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