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[摘要] 　
 

道地药材是在特定生态环境地域内所产的药材,表现为药材具有“优形优质”特征,由于野山参具有公认的、独特的

品相,被作为道地药材“优形”研究的范式材料。 该文系统总结了人参“优形”特征及影响其形成的遗传因素、环境因素研究进

展,以期为人参药材品质提升、中药道地性科学内涵等相关研究提供参考。 野山参以“横灵体、腿八字分开、五形俱全者”为

优,栽培人参与野生人参的根形明显不同,但二者群体遗传多样性无显著差异。 根形变化与细胞壁修饰、植物激素转导相关

基因转录调控、DNA 甲基化调控、miRNA 调控有关。 人参根际土壤微生物镰刀菌属 Fusarium、交链孢属 Alternaria 及人参内生

菌钩状木霉 Trichoderma
 

hamatum、鞭毛藻丛赤壳菌 Nectria
 

haematococca 等可能是影响人参生长发育的关键微生物。 种植模

式、品种、根系分泌物可能是维持人参根际微生物群落稳定的主要因素。 人参皂苷也可能参与调控人参“优形”的形成。 但目

前已有研究多聚焦于局部或者单一的因素对道地药材形成的影响,忽略复杂的生态系统之间的关系,导致研究结果所揭示的

中药道地性形成规律存在一定的局限性。 建议未来通过建立遗传因素、环境因素研究的实验模型并构建突变体材料,研究各

因素之间的内在联系,为揭示道地药材形成机制提供科学支撑。
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[Abstract]　 Dao-di
 

medicinal
 

materials
 

produced
 

in
 

a
 

specific
 

environment
 

always
 

present
 

excellent
 

appearance
 

and
 

high
 

quality.
 

Because
 

of
 

the
 

unique
 

appearance,
 

Ginseng
 

Radix
 

et
 

Rhizoma
 

is
 

regarded
 

as
 

a
 

paradigm
 

in
 

the
 

research
 

on
 

excellent
 

appearance.
 

This
 

paper
 

systematically
 

summarized
 

the
 

research
 

progress
 

in
 

the
 

genetic
 

and
 

environmental
 

factors
 

influencing
 

the
 

formation
 

of
 

the
 

excellent
 

appearance
 

of
 

Ginseng
 

Radix
 

et
 

Rhizoma,
 

aiming
 

to
 

provide
 

reference
 

for
 

the
 

quality
 

improvement
 

of
 

Ginseng
 

Radix
 

et
 

Rhizoma
 

and
 

the
 

scientific
 

connotation
 

of
 

Dao-di
 

Chinese
 

medicinal
 

materials.
 

The
 

Ginseng
 

Radix
 

et
 

Rhizoma
 

with
 

high
 

quality
 

generally
 

has
 

a
 

robust
 

and
 

long
 

rhizome,
 

a
 

large
 

angle
 

between
 

branch
 

roots,
 

and
 

the
 

simultaneous
 

presence
 

of
 

a
 

robust
 

basal
 

part
 

of
 

rhizome,
 

adventitious
 

roots,
 

rhizome
 

bark
 

with
 

circular
 

wrinkles,
 

and
 

fibrous
 

roots
 

with
 

pearl
 

points.
 

The
 

cultivated
 

and
 

wild
 

Ginseng
 

Radix
 

et
 

Rhizoma
 

have
 

significant
 

differences
 

in
 

the
 

appearance
 

and
 

no
 

significant
 

difference
 

in
 

the
 

population
 

genetic
 

diversity.
 

The
 

differences
 

in
 

the
 

appearance
 

are
 

associated
 

with
 

cell
 

wall
 

modification,
 

transcriptional
 

regulation
 

of
 

genes
 

involved
 

in
 

plant
 

hormone
 

transduction,
 

DNA
 

methylation,
 

and
 

miRNA
 

regulation.
 

The
 

rhizosphere
 

soil
 

microorganisms
 

including
 

Fusarium
 

and
 

Alternaria,
 

as
 

well
 

as
 

the
 

endophytes
 

Trichoderma
 

hamatum
 

and
 

Nectria
 

haematococca,
 

may
 

be
 

the
 

key
 

microorganisms
 

affecting
 

the
 

growth
 

and
 

development
 

of
 

Panax
 

ginseng.
 

Cultivation
 

mode,
 

variety,
 

and
 

root
 

exudates
 

may
 

be
 

the
 

main
 

factors
 

influencing
 

the
 

stability
 

of
 

rhizosphere
 

microbial
 

community.
 

Ginsenosides
 

may
 

be
 

involved
 

in
 

the
 

formation
 

of
 

the
 

excellent
 

appearance.
 

However,
 

most
 

of
 

the
 

available
 

studies
 

focus
 

on
 

the
 

partial
 

or
 

single
 

factors
 

in
 

the
 

formation
 

of
 

Dao-di
 

medicinal
 

materials,
 

ignoring
 

the
 

relationship
 

within
 

the
 

complex
 

ecosystems,
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which
 

limits
 

the
 

research
 

on
 

the
 

formation
 

mechanism
 

of
 

Dao-di
 

medicinal
 

materials.
 

In
 

the
 

future,
 

the
 

experimental
 

models
 

for
 

the
 

research
 

involving
 

genetic
 

and
 

environmental
 

factors
 

should
 

be
 

established
 

and
 

mutant
 

materials
 

should
 

be
 

developed
 

to
 

clarify
 

the
 

internal
 

relationship
 

between
 

factors
 

and
 

provide
 

scientific
 

support
 

for
 

the
 

research
 

on
 

Dao-di
 

medicinal
 

materials.
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“辨状论质”是基于对历代医药学家长期用药经验的一

种具有中医药特色的质量评价体系,即通过看、摸、闻、尝等

方法对药材的形、色、气、味进行品质的辨别[1] 。 在此基础

上,在长期的中药道地性研究过程中,进一步提出了中药道

地性可表现为药材的“优形”和“优质”,并体现为药材临床

上的“优效”。 狭义上,“优形”指道地药材具有公认的性状

特征,“优质”指其具有独特的化学成分组成,“优效”指其在

临床功效上优于非道地药材[2] 。 道地药材“优形、优质、优效”
反映了药材外观性状、品质与药效的统一性规律。 从生物学

上,道地药材的形成与遗传因素、环境因素及其相互作用有

关,即“表型=基因型+环境饰变” [3] 。 其中遗传因素主要包括

物种群体间遗传变异[4] 、表观遗传修饰[5] 等;环境因素主要包

括土壤理化性质、微生物群落组成及动态变化[6-7] 等。
人参 Panax

 

ginseng
 

C. A. Mey. 被誉为“百草之王”,是一

种珍稀名贵中草药,因野山参具有独特的品相,被认为是道

地药材“优形” 研究的范式材料,本文系统总结了人参“优

形”特征及影响其形成的遗传因素、环境因素研究进展,以期

为人参药材品质提升、中药道地性科学内涵等相关研究提供

参考。
1　 人参的栽培驯化与“优形”特征

野生人参又称为野山参,种子随风雨、昆虫进行传播,在
自然环境下完成其整个生长周期,不受人工干扰,一般生长

在腐殖质含量高、土壤结构疏松、呈弱酸性的针阔叶混交林

下的山地里[8] 。 野山参具有独特的“品相”,以“横灵体、腿
八字分开、五形(芦、艼、体、须、纹)俱全者”为优[9] 。 《 GB / T

 

18765-2015 野山参鉴定及分等质量》标准中规定:生长年限

大于 15 年,且具有“三节芦、枣核艼、横灵体、腿分裆自然、主
体上环纹紧密、紧皮细纹、须细而长、珍珠点明显”为特等野

山参。 由于森林面积锐减、过度采挖、生长及发育周期漫长、
繁殖力低等原因,野山参已被列为国家珍稀濒危植物[10] 。

从野生人参驯化为栽培品系已经历约 1
 

600 年,但人参

大规模栽培种植时间仅有 300 年,目前栽培人参主要为处于

驯化状态野生人参的混杂群体[11] 。 在自然环境和人工选择

作用下,栽培人参根系出现了表型分化,可分为普通人参、边
条参及石柱参。 其中普通人参主要以大马牙及二马牙品系

为主,在《GB / T
 

22533-2018 鲜园参分等质量》标准中将“支

根多为丛状、具有支根多、须根多及不定根多的人参”定义为

普通人参,且“主根呈圆柱形、有分支、须芦齐全、单支质量

100~ 150
 

g”为特等普通人参;边条参为“具有主根长、支根长

及芦长的人参”,以圆膀圆芦和长脖型品系为主,又以“主根

呈长圆柱形,人参芦长、主根长、支根长,无分支,单支质量大

于 167
 

g,支根长大于 12
 

cm”为特等边条人参。 石柱参包括

圆膀圆芦、长脖品系,表现为芦较长、主根形状各异,支根呈

八字形分开,芦、艼、体、纹和须相衬。
2　 影响人参“优形”形成的遗传因素

2. 1　 栽培人参群体遗传多样性分析　 在野生植物驯化为栽

培品种的过程中,会受到强烈的选择压力,包括自然环境选

择和人为选择,导致植物形态和生理生化状态发生变化。 栽

培人参与野生人参之间的差异主要表现在根的形态学性状

与生长周期上[12] ,但两者的群体遗传结构并未出现明显变

异。 如通过选取 24 个叶绿体基因对栽培和野生人参进行

DNA 测序及序列比对,发现这些叶绿体基因在栽培与野生人

参之间存在变异位点;进一步利用 matK-trnK、rps16、psbI-psbK
和 psbA-trnH 基因构建系统发育树,结果表明栽培与野生人

参居群在系统进化树上可以聚为一类,即在分子水平证实栽

培人参的亲本为野生人参[11] 。 利用单拷贝核基因对石柱

参、边条参及普通参等栽培人参和野生人参群体的遗传多样

性进行比较,结果表明栽培人参和野生人参之间的遗传多样

性水平相似(π栽培 = 0. 007
 

81;π野生 = 0. 007
 

54) [11] ;通过对 92
个高分辨率微卫星标记 ( high-resolution

 

microsatellite
 

mar-
kers)进行分析也获得相似的结果[13] 。 野生人参在驯化过程

中,主要是通过收获种子进行繁育,此方法在一定程度上保

存了野生群体的遗传多样性[14] ,使得栽培人参群体仍具有

较高的遗传多样性,为“优形”研究提供了丰富的种质材料。
栽培人参品系间的群体遗传多样性可能发生变异,表现

为普通人参的同义突变和非同义突变位点数高于边条人参

及石柱人参[11] 。 利用随机扩增多态性 DNA( random
 

aplifica-
tion

 

polymorphism
 

DNA,RAPD)对五年生大马牙、二马牙、长
脖、圆膀圆芦 4 个栽培品系进行 DNA 特征指纹分析,结果表

明二马牙型与长脖型的亲缘关系较远,且长脖品系具有较高

的多态性,其群体内部可能包含更多的杂合态个体,更接近

野山参,这一结果与形态学分类结果基本一致[15-16] 。 对 41
个农家栽培品系含有简单重复序列( simple

 

sequence
 

repeats,
SSR)位点的基因数量进行比较,结果表明每个品种中含有

SSR 位点基因的个数均不相同,进一步通过 Kyoto
 

Encylopae-
dia

 

of
 

Genes
 

and
 

Genomes
 

(KEGG)富集分析发现这些基因多

与苯丙氨酸代谢、木质素生物合成、戊糖和葡萄糖醛酸酯转

化、果糖和甘露糖代谢、半乳糖代谢及糖胺聚糖降解等细胞
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壁组成有关,也与细胞分裂素、生长素、萜类生物合成有

关[17] 。 植物细胞壁多糖的合成、沉积和重塑在植物生长及

形态发育中维持重要的作用[18] ,而细胞分裂素、生长素及三

萜化合物是植物根系发育的重要调控因子[19-20] ,因此栽培人

参各品系之间根型的差异也可能受到细胞壁发育、生长素及

萜类生物合成的影响。
2. 2　 转录调控对“优形”形成的影响　 转录组( RNA-Seq)测

序可以高通量分析植物组织在特定状态下转录出来的所有

RNA 表达水平,是关键基因挖掘、分子育种及种质资源保护

的关键技术。 利用 RNA-Seq 对同一林下环境中十三年生的

二马牙型和长脖型栽培品系间差异表达基因进行筛选,发现

23. 75%的芦头特异性表达基因与苯丙素生物合成、戊糖和

葡萄糖醛酸的相互转化、半乳糖代谢、倍半萜和三萜类化合

物生物合成、植物激素信号转导有关。 由于 AUX1 基因主要

参与拟南芥生长素向顶部的运输[21] ,其表达水平降低后会

改变生长素浓度的分布,从而抑制主根、刺激侧根的生

长[22] ,且 AUX1 基因表达水平在二马牙芦头中显著下调,因
此推测 AUX1 可能是调控二马牙品系芦头短、须根发达的关

键基因。 与长脖型相比,马牙品系的多个细胞壁多糖及木质

素的生物合成基因表达水平显著增高,也说明 2 个品系间根

系表型差异也可能与细胞壁有关[23] 。
利用 RNA-Seq 分析筛选栽培及野生人参之间的差异表

达基因,结果表明这些基因主要与对生物刺激响应、三萜皂

苷生物合成有关[24] ,其中野生人参的抗病相关基因、三萜皂

苷碳骨架合成酶基因、pNRT2 的表达水平显著高于栽培人

参。 硝态氮是土壤中主要的氮源,可以调控植物的根系结

构[25] ,pNRT2 是硝酸盐转运蛋白,可能是调控野生人参根系

结构的关键基因[26] 。
2. 3　 表观遗传修饰对“优形”形成的影响　 表观遗传修饰是

指不涉及 DNA 序列的改变,通过有丝分裂和减数分裂进行

遗传的生物现象,包括 DNA 甲基化( DNA
 

methylation)、组蛋

白修饰(histone
 

modification)、染色质重塑( chromatin
 

remode-
ling)、非编码 RNA(non-coding

 

RNA)及小 RNA( microRNAs)
等。 表观修饰主要在转录和转录后水平上调控基因表达及

转座子活性,进而影响植物的生长及发育[27] 。 目前研究较

多的是 DNA 甲基化、miRNA 调控人参的生长,而组蛋白修

饰、染色质重塑调控相关研究未见报道。 多倍体化过程中胞

嘧啶甲基化与转座子 / 反转座子的活动对基因表达有重要调

控作用[28] ,人参中的 Ty1 / copia-like 类反转座子序列被高度

甲基化[29] 。 通过比较野生和栽培群体 17 个单株的甲基化

敏感多态性( methylation
 

sensitive
 

amplification
 

polymorphism,
MSAP),表明 CG 和 CNG 位点甲基化水平存在显著差异,且
长脖型和石柱人参的甲基化水平显著低于野生人参[30] 。 低

温可通过诱导人参 DNA 甲基化水平发生变化,进而影响与

人参皂苷生物合成、生长发育相关基因表达水平[31] 。
microRNAs 是一类小的内源性非编码 RNA,具有茎环结

构,通过转录本的直接切割、抑制转录后水平的翻译、或通过

转录水平的甲基化来调控靶基因,在植物发育中起重要的调

控 作 用[32] 。 人 参 multiple
 

function
 

associated
 

MlncRNA
(MAR)的靶标基因为果胶酯酶抑制剂( pectinesterase

 

inhibi-
tor) [33] ,其参与细胞壁多糖的生物合成及代谢,可调节果胶

的硬度、细胞壁松动及生长[34] ,对根系的发育具有重要作

用[35] 。 筛选不同生长年限石柱参和园参的差异表达 miRNA
及靶标基因,发现其主要与生长素信号转导有关,其中 auxin

 

response
 

factor
 

17
 

(ARF17)、auxin
 

signaling
 

F-box
 

2(AFB2)分

别为 miR160 及 miR393 的靶基因[36] 。 miR160 可通过负调控

ARF17 而影响根尖的生长[37] ,miR393 可通过调控水稻 Os-
TIR1 和 OsAFB2 基因表达影响生长素信号,从而参与根系的

发育[38] 。
3　 影响人参“优形”形成的环境因素

环境因素对人参形态变化的影响可能大于遗传因素,如
栽培人参在特定环境下生长后,也会有与野生人参相似的形

态[11] 。 人参根际土壤微生物优势群落可能参与人参“优形”
的形成。 通过比较野生、林下及农田栽培参[39] 、不同品种人

参[40] 、不同栽培年限和不同生长季节[41-43] 人参的根际土壤

微生物,发现变形菌门 Proteobacteria、放线菌门 Actinobacte-
ria、厚壁菌门 Firmicutes、酸杆菌门 Acidobacteria、子囊菌门

Ascomycota、担子菌门 Basidiomycota 与接合菌门 Zygomycota
等组成了优势群落,其中镰刀菌属 Fusarium、交链孢属 Alter-
naria 可能是影响人参生长发育的关键微生物。 品种[44] 、根
系分泌物[45] 可能是维持人参根际微生物群落稳定的主要驱

动因子。
3. 1　 种植模式对根际土壤微生物群落组成和丰度变化的影

响　 野生人参不受人为影响,可以在林下自然环境下生长 30
年或者更久,土壤 pH 为中性到酸性,通气良好,多年生导致

人参根系庞大,可以从根系分泌物及落叶中吸收养分,保持

相对稳定的根际环境。 农田栽培人参在种植过程中需要人

工遮荫、化肥、农药及除草剂的使用等农业管理措施。 林下

栽培人参是指在自然森林条件下种植多年,几乎没有人为干

扰的种植方式,其根系形态和内在品质特征与野生人参相

似[46] 。 人工干预可能干扰根际微生物群落平衡,导致微生

物多样性降低,影响人参的生长及发育。 利用 16S
 

rRNA 及

ITS 区分别比较野生和栽培人参根际土壤细菌及真菌微生物

群落组成,表明林下参根际微生物群落组成与野生人参相

似,野生人参根际土壤细菌多样性显著高于农田栽培参,但
真菌多样性低于农田栽培参;野生和栽培人参共有的细菌操

作性分类单元( operational
 

taxonomic
 

units,OTUs) 多于真菌

OTUs,说明真菌群落比细菌群落更容易受农业管理措施影

响[39] 。 农田地种植人参 1 年后,农田真菌丰富度和多样性

下降,第 2~ 3 年上升,第 4 ~ 5 年再次下降;林地种植人参 5
年后,土壤真菌群落丰富度和多样性没有明显变化[47] 。 交

链孢属为林地土壤中的优势真菌菌属,其相对丰度显著高于
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农田土壤,而镰胞菌属、链格孢属为农田土壤中的优势真

菌[39] 。 此外,土壤 pH、氮、磷和有机质含量对林地、农田地

微生物群落结构均有影响,但与真菌群落相关性更强[7] 。 增

施氮肥可以显著增加人参根际真菌群落的多样性,其丰度受

氮、磷、钾的用量及比例的双向调控[48] 。 杀菌剂处理农田栽

培参地后,子囊菌门真菌丰度从 66. 09%增加到 88. 21%,而
担子菌门真菌丰度从 21. 13%减少至 3. 23% [49] 。 因此,大量

农药、化肥使用可能影响优势真菌的丰度,且随着栽培时间

的延长,人参根际细菌群落丰度逐渐稳定,而致病性真菌如

镰刀菌属的丰度逐渐增加[47] 。 因此,如何维持真菌菌群的

稳定可能是合理选择人参种植模式关注的重点。
3. 2　 人参根际分泌物对根际土壤微生物群落组成和丰度变

化的影响　 植物生长过程中,会通过根系向周围环境释放糖

类、黄酮类、有机酸、酚类等化合物,作为营养物质和信号分

子招募土壤的有益微生物到植物根际部位,改善土壤结构及

有机质分解[50] ,增加植物对养分的可利用性,触发免疫防

御[51] 。 此外,被招募的根际微生物还可以通过分泌植物激

素类化合物促进植物生长[52] 。 目前,已在人参根系分泌物

中鉴定到 30 多种化合物,包括 23%的碳氢化合物、64%的有

机酸 / 酯、13%的酚酸类和萜类化合物[53] ,其中酚酸类化合物

主要包括苯甲酸、邻苯二甲酸二异丁酯、没食子酸、水杨酸和

肉桂酸等[54] ,萜类主要包括人参皂苷 Rb1 、Rb2 、Rc、Rd、Re、
Rg1 等[55-56] 。 人参的基因型[44] 、栽培年限[57] 、土壤大量元素

(如氮、磷、钾) [58] 及微量元素(如硼、锰、锌、铁) [59] 等也可影

响根系分泌物成分种类和含量的变化,且营养元素缺乏时会

造成有机酸和酚酸类化合物种类增多、含量增加。
人参根系分泌物也可以影响根际微生物群落的种类及

丰度。 如在土壤中施用酚酸类化合物可降低真菌多样性,而
增加镰孢菌属、赤霉菌属等相对丰度[60] ,进而影响人参的根

系生长和人参皂苷的含量[61] 。 在培养基中添加阿魏酸、丁
香酸、对羟基苯甲酸或香草酸可降低镰胞菌菌丝生长和产孢

量[62] 。 人参皂苷在土壤中具有较好的抗菌活性,在未种植

过人参的新林地土壤中添加人参总皂苷,可以改变根际微生

物群落的组成和丰度[63] ,也可以改变土壤微生物的代谢活

性[64] 。 变形菌门、酸杆菌门、放线菌门及绿弯菌门为黑龙

江、吉林及辽宁等地人参根际土壤优势细菌,其丰度与人参

皂苷 Rg1 、Re、Rb1 的含量呈正相关,说明优势细菌可能影响

人参皂苷的积累[65] 。 此外,当人参皂苷积累到一定程度时,
对根际土壤真菌多样性及丰度也具有反馈调节作用。 在种

植人参的土壤中添加人参皂苷 Rg1 、Rb1 、Rh1 或人参皂苷混

合物可减少枝顶孢菌属 Acremonium、毛霉菌 Mucor 等有益真

菌的数量,同时增加链孢菌、柱面菌 Spirdrocarpon、赤霉素

Gibberella、镰刀菌等致病真菌的数量[66] ,其作用机制可能是

人参皂苷选择性地利用碳源,影响招募或排斥特殊群集菌

群,修饰土壤根际微生物群落[56] 。
3. 3　 人参基因型对根际土壤微生物群落组成和丰度变化的

影响　 基因型对人参根际细菌群落结构影响较大,即不同基

因型人参的根际细菌在特定门、属水平上的丰度存在显著差

异[40] 。 通过比较美国、韩国及中国栽培人参品种的根际土

壤微生物群落特性,发现放线菌门、拟杆菌门、变形菌门等优

势菌群在不同品种中的丰度存在显著差异。 我国栽培品系

普通人参、石柱和边条人参根际土壤微生物的丰度也存在显

著差异,不同栽培品种可能导致微生物群落中某些类群的优

势度发生变化,即某些品种对一些微生物具有特殊的亲和

力,如变形菌门在石柱人参中显著富集,而酸杆菌门在普通

人参中丰度较高;边条人参子囊菌门的丰度显著高于石柱人

参,担子菌门伞菌纲丰度也高于普通人参和石柱人参。 子囊

菌属和担子菌属可促进植物对生物和非生物胁迫的抵抗力、
耐受力[67] ,其在人参不同品系的丰度不同,可能导致不同品

系人参的生长及防御不同。 不同人参品种根际微生物群落

的共有真菌 OTUs 比例远小于细菌 OTUs,说明真菌群落比细

菌群落更容易受到品种的影响[44] 。 由于细菌和真菌的繁殖

方式不同,细菌通常比真菌生长得快,可能导致其群落相对

稳定而不易受到影响[68] 。
人参不同品种根际微生物含有的潜在致病微生物组成

和丰度可能不同。 石柱人参中芽孢杆菌 Bacillus 丰度高于边

条人参、普通人参,芽孢杆菌具有抗真菌作用,可以促进植物

生长[69] 。 交链孢属是植物病原体的拮抗剂之一[70] ,其在边

条人参中丰度最高;链格孢属和枝孢霉可能引起植物根腐病

的发生,在边条人参中其相对丰度低于普通人参、石柱人参,
可能导致边条人参具有较强的抗逆性。

普通人参、边条人参、石柱人参的根系生长速度不同,也
可能导致其根系分泌物的组成不一致。 与其他品种相比,硬
粒小麦 Triticum

 

turgidum
 

ssp.
 

durum 生长较快,其根系分泌

物含量最低,可能是导致微生物多样性最高的主要原因[71] 。
因此,调控人参根系分泌物含量可能是通过促进或抑制特定

的根际微生物类群,从而影响根际微生物的多样性和产量的

一种方式[44] 。
3. 4　 人参根部内生菌对根系生长的影响　 内生菌与其宿主

植物在长期共进化过程中,形成了密切的互惠共生关系[72] ,
在植物的发育、生长及抗逆性方面起重要作用。 生境变化可

影响人参根内生菌的多样性,伐林后栽培人参根部的内生细

菌和真菌的群落指数低于林下栽培人参,但高于农田栽培人

参;不同栽培模式人参中,子囊菌门的相对丰度最高,约占内

生真菌的 80% [73] ;其中钩状木霉 Trichoderma
 

hamatum 为农

田栽培参内生真菌的优势种,其可以促进番茄、可可的根系

生长[74-75] ;鞭毛藻丛赤壳菌 Nectria
 

haematococca 为林下参内

生真菌的优势种[76] ,其显著影响干旱胁迫下番茄的根长和

须根个数[77] ,因此推测钩状木霉、鞭毛藻丛赤壳菌可能也影

响栽培人参根系性状的形成。
4　 人参皂苷对“优形”特征形成的影响

人参皂苷 Rb1 、Rg1 、Re、Rf 等被作为人参“优质”评价和
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控制的主要指标[78] ,其含量容易受到栽培方法、根际微生物

环境及生长年限的影响[79-81] ,分子机制方面可能与植物激素

及转录因子调控有关[82-85] 。 人参的形态特征与内在固有品

质之间具有显著的相关性,生长年限为 3 ~ 4 年的人参,主根

较细,根茎较长,侧根较多,人参总皂苷含量较高[86] 。 林下

山参与野生人参形态相近,均具有“人字形”的根型,较长的

芦头及须根[87] ,其人参皂苷 Rg1 / Re 含量比值存在显著特

征[80] 。 一方面,人参皂苷作为根系分泌物可释放到根际土

壤中,通过影响微生物的多样性及丰度,间接影响人参的生

长及防御;另一方面,低浓度的人参皂苷也可通过直接或者

间接调控干细胞关键基因的表达影响人参根系的生长[88] ,
如二醇型人参皂苷 Rb1 和三醇型人参皂苷 Re 通过 Pg-
WOW11-PgCLE45 调控环[89] ,齐墩果型人参皂苷 Ro 通过 Pg-
SOC1-PgEXPs 环调控人参不定根的生长[90] 。
5　 展望

人参的“优形优质”特征受复杂的遗传因素、环境因素及

其相互作用的影响,目前已有的研究多聚焦于局部的或者单

一的因素对道地药材形成的影响,忽略了复杂的生态系统之

间的关系,导致研究结果所揭示的中药道地性形成规律存在

一定的局限性,如在研究不同栽培模式影响人参根际微生物

多样性变化的过程中,需要考虑人参品系、栽培年限、土壤理

化性质、气候等多变量因素对分析结果的综合影响。 此外,
尽管目前有关土壤理化性质、人参生长年限、栽培模式等对

农田、林地栽培人参根际土壤微生物菌群的研究报道较多,
但也存在未将各因素的影响进行整合分析的问题,且这些微

生物菌群参与道地药材“优形优质”形成的调控机制尚不清

楚。 因此,道地药材形成机制研究过程中,首先需要建立遗

传因素、环境因素研究的实验模型[91] ,明确各因素之间的内

在联系,逐步构建表型组、代谢组、微生物组互作网络。 在此

基础上,通过建立室内无菌苗培养体系、遗传转化体系、突变

体材料库及功能性人工重组菌群库,在室内受控平台验证互

作网络,最后通过种质资源圃,回接人工重组优势菌群,并借

助分子辅助育种,提供并创建“优形优质”形成的特定生态区

域环境,以期未来能够系统解析道地药材“优形优质”形成机

制。
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