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摘  要： 我国喀斯特区域面积分布较广，而喀斯特生态系统的退化已成为当前西南地区面临的严重的生态问题。本研究

选取贵州中部两种不同植被类型的生态系统—乔木林和灌木林，以乔木林中的白栎、园果化香和灌木林中的火棘、竹叶椒等主

要优势树种为对象，研究不同的植物树种对根际土壤微生物生物量及其细菌群落结构的影响。结果显示：乔木林系统中根际土

壤微生物生物量碳、氮显著性高于灌木林，植物的根际效应在乔木林中表现更为显著；同时乔木林中的优势树种通过根系分泌

物的作用显著提高根际土壤细菌多样性指数，而灌木林中优势树种的根际土壤微生物量及多样性均未表现出明显的根际效应。

因此，植被的演替通过改变土壤微生物的特性影响植物-微生物-土壤之间的物质和能量循环，进一步影响喀斯特生态系统的稳

定和健康功能。 
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我国是岩溶大国，仅西南裸露型岩溶区面积已达

51.36万km2，该区是全球三大碳酸盐岩连续分布区之

一，岩溶类型齐全，同时也是石漠化最严重的区域[1]。

而且西南喀斯特石漠化面积仍在明显上升，呈现出严

峻的生态环境、社会经济危机[1-4]。因此，喀斯特石漠

化综合治理已列为国家目标。喀斯特石漠化过程严重

影响了生态系统中植被的正常演替，在自然、人为因

素的破坏下，原有较好的植被类型发生退化[5]、植被

覆盖度锐减[4]，生态恢复与重建困难[6-7]。随着植物群

落的退化，喀斯特地区土壤出现粘质化、有机质含量

急剧下降、植物可利用养分的数量减少、土壤质量明

显退化的现象[8]。生态系统中植物通过枯枝落叶和根

系分泌物的形式将部分光合产物输入土壤，为微生物

提供了养分和能源，根系分泌物促进了根际土壤微生

物活动，构成以微生物为主导的物质循环根际微环境，

因此，植被的演替在很大程度上影响着土壤质量[9-10]。

近年来分子生物学技术在土壤环境领域的应用为根际

土壤微生物的研究提供了先进的技术手段[11]。喀斯特

生态系统的变化伴随着植被的演替，而由此导致的根

际土壤微生物的变化研究是当前岩溶生态系统退化和

恢复研究中较为薄弱的方面。本研究以黔中地区两种

典型的喀斯特生态系统为对象，研究不同植被类型下

根际土壤微生物生物量及群落多样性的变化，旨在揭

示喀斯特生态系统中植物群落的演替对土壤微生物种

群特征的影响，并为进一步探索快速而有效的喀斯特

生态系统恢复途径提供科学依据。 

1  研究区及采样地概况 

研究区域位于贵州省安顺地区普定县城关镇赵家

田村。该区海拔在 1 300 ~ 1 500m 之间，气候温和，

年均温 15.1℃，雨量充沛，年均降雨量 1 396.9 mm，

但季节分布不均，约 70% 以上的降雨集中于 5 ~ 9 月，

年均相对湿度 80%，为典型湿润季风气候。区内发育

的常态地带性植被是亚热带湿润性常绿阔叶林，但由

于受到石灰性土壤发育缓慢的限制，多发育成各种非

常态的喀斯特森林。选择了当地的乔木林和灌木林两

种典型的喀斯特生态系统：乔木林中选择主要优势树

种中的白栎（Quercus fabri）和园果化香（Platycarya 

longipes）、灌木林中选择主要优势树种中的火棘

（Pyracantha fortuneana）和竹叶椒（Zanthoxylum 

planispinum）为研究对象。两种生态系统基本情况见

表 1；其土壤基本理化性质见表 2。 
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表 1  两种生态系统样地基本情况 

Table 1  Situations of two ecosystems 

生态类型 经纬度 海拔(m） 坡度(º） 裸岩率(%） 

乔木林 105°46.769′E 

26°15.950′N 

1 410 31 0 

灌木林 105°46.704′E 

26°16.077′N 

1 375 29 8.1 ± 7.66 

 

表 2  两种生态系统样地土壤基本性质 

Table 2  Basic properties of soils in two ecosystems 

样地 pH 有机 C (g/kg) 全 N (g/kg) 全 P (g/kg) 碱解 N (mg/kg) 有效 P (mg/kg) 

乔木林 6.85 ± 0.73A 65.56 ± 10.74 A 5.19 ± 0.92 A 0.28 ± 0.089 A 430.46 ± 87.22 A 3.96 ± 1.28 A 

灌木林 7.75 ± 0.37B 49.68 ± 20.50 B 4.30 ± 1.38 B 0.19 ± 0.038 B 338.79 ± 73.23 B 2.55 ± 0.79 B 

注：表中不同字母表示 p＜0.01 水平上的差异(Tukey)。 

 

2  研究方法 

2.1  样品采集及处理 

于 2007 年 12 月中旬在两生态系统中具有代表

性植被样区内，选取典型的优势树种的植株，采用抖

落法[12-13]采集根际土壤、非根际土壤。每种植物分别

采集 4 个根际和非根际土壤样品，放入无菌塑料袋中

带回实验室。 

新鲜土壤样品采回后，部分 -20℃ 冰箱保存用于

提取土壤基因组 DNA。取适量土样，去除枯枝落叶及

细根，过 10 目筛，4℃冰箱保存用于微生物生物量测

定。 

2.2  土壤微生物量测定 

采用 Jenkinson 等 [14]和Vance等 [15]的氯仿熏蒸

K2SO4浸提法，浸出液用TOC仪测定浸提C的浓度，微

生物生物量N测定参照文献[16]方法进行。 

2.3  微生物群落结构分析(16SrDNA-DGGE) 

2.3.1  土壤基因组 DNA 的提取    采用Q.BIOgene

公司的土壤 DNA 快速提取试剂盒（FastDNA® Kit for 

Soil）从土壤样品中提取基因组 DNA。 

2.3.2  基因组 DNA 的 PCR 扩增    （1）16S rRNA 

基因 V3 区的扩增。将提取的基因组DNA作为聚合酶

链式反应（PCR）的模板，使用 Mastercycler ep gradient 

S 型快速梯度 PCR 仪，采用对大多数细菌和古细菌的

16S rRNA基因的特异性V3区都通用的引物对 [17] 

F338-GC和R518。它们的序列分别为：F338-GC，

（5’-CGCCCGCCGCGCGCGG CGGGCGGGGCGG  

GGGCAC GGGGGGCCTACGGGAGGCAGCAG-3’）；

R518，（5’-AT TACCGCGGCTGCTGG-3’），扩增产物

片段长约 250 bp。 

（2）PCR 反应体系。25 μl 的 PCR 反应体系组

成如下：2.5 μl 的 10 × Taq buffer，1.5 μl MgCl2（25 

mmol/L），2.5 μl dNTP 2.5（mmol/L），1 μl DNA模板

（genomic DNA，10 ng/μl），0.5 μl 的 Taq DNA 聚合

酶（1.5 U/ml）；双蒸水补足 25 μl。 

（3）PCR反应条件。92℃ 3 min；30个循环：92℃ 

1 min，55℃ 30 s，72℃ 1 min；最后在 72℃ 下延伸   

6 min。扩增后的 PCR 产物用 2% 琼脂糖凝胶电泳检

测质量。 

2.4  PCR 反应产物的变性梯度凝胶电泳（DGGE） 

    梯度变性凝胶的制备使用 Bio-Rad 公司 475 型

梯度灌胶系统（Model 475 Gradient Delivery System），

变性梯度从上到下是 30% 到 60%，聚丙烯酰胺凝胶

浓度是 10%；60℃ 电泳，先在 200 V 的电压下电泳

10 min，后 75 V 电压下约 10 h。 

电泳完毕后，将凝胶采用银染法[18]染色。将染色

后的凝胶用 Bio-RAD 的 Gel Doc-2000 凝胶影像分

析系统分析，观察每个样品的电泳条带并拍照。 

2.5  数据处理 

用 Quantity One 分析软件分析得到相似性指数；

以香农（Shannon-Wiener）指数反映细菌物种多样性，

香农指数计算方法采用 Eichner 等[19]和 Hedrick 等
[20]的方法；数据处理用 Microsoft Excel 2000 进行，

统计与显著性检测利用 SPSS11.0 软件进行。 

3  结果分析与讨论 

3.1  不同生态系统优势树种根际土壤微生物生物量 

的变化 
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两个生态系统中优势树种根际土壤微生物生物量

的变化见表 3。结果表明，乔木林中根际土壤微生物

生物量C、N显著高于灌木林 2.4、2.6 倍。这与魏媛等
[20]研究的退化喀斯特植被恢复过程中随着植被的恢

复，其土壤微生物生物量和根际效应也明显提高的研

究结果一致。根际土壤具有较高浓度的碳水化合物、

氨基酸，维生素和其他生长因子，为根际土壤微生物

提供了丰富的有效性C源和养分源[21]，使之成为微生

物生长旺盛的区域，促进根际微生物生物量的提高[22]。

因此，植被的演替变化是造成两个生态系统中土壤微

生物生长差异的重要原因。而不同物种根系生物量不

同、根系分泌物的组成和含量也存在较大差异[23-25]， 
 
表 3  不同生态系统优势树种根际土壤微生物生物量的变化 

Table 3  Changes of microbial biomass in rhizosphere soil between  

different ecosystems 

生态系统 根际土壤微生物 

生物量 C (mg/kg) 

根际土壤微生物 

生物量 N (mg/kg) 

乔木林 1 166.11 ± 264.35 A 226.92 ± 58.04 A 

灌木林 488.27 ± 88.02 B 98.72 ± 16.41 B 

注：不同大写字母代表不同生态系统中土壤微生物量差异显著(p＜

0.01)。 

 

与灌木林相比，乔木林中植物根系发达，生长旺盛，

向土壤中释放较多的可溶性有机物，对根际土壤微生

物的生长繁殖具有较强的促进作用。杨刚等[26]的研究

结果也证实，在森林生态系统的正向演替过程中土壤

微生物生物量C、N在次生林阶段均比灌木林阶段大。 

从同一生态系统内部来看，不同的优势树种对根

际土壤微生物所产生的根际效应不同（表 4）。乔木林

中白栎根际土壤的微生物生物量N较非根际土壤提高

1.8 倍，园果化香则表现为根际土壤微生物生物量C显

著性高于非根际 2 倍，而在灌木林中竹叶椒、火棘的

根际和非根际土壤微生物生物量并未表现出明显的根

际效应。这进一步说明乔木林的优势树种的根际土壤

微生物效应显著强于灌木林。魏媛等[29]研究表明，在

退化喀斯特植被恢复过程中根际与非根际土壤微生物

生物量C的比值逐渐增大，乔木群落阶段最大，草本群

落阶段最小，根际效应乔木林最为明显。虽然乔木林

优势树种具有显著的根际土壤微生物效应，但统计表

明白栎和园果化香两类植物根际土壤之间微生物生物

量相比无显著差异（表 4），可能是由于供试植物在系

统中均为优势树种，都具有较强的根系作用，对根际

微生物生物量的影响差别不明显。 

表 4  不同生态系统优势树种根际、非根际土壤微生物生物量的变化 

Table 4  Changes of microbial biomass in rhizosphere and bulk soil between dominant tree species 

林型 树种 土壤 微生物生物量 C(mg/kg) 微生物生物量 N(mg/kg) 微生物 C/N 

根际 1 032.94 ± 25.33 a A 201.80 ± 39.37 a A 5.12 ± 0.97 a 白栎 

非根际 715.83 ± 279.86 a 110.46 ± 20.57 b 6.48 ± 2.12 a 

根际 1 299.28 ± 347.63 a A 252.05 ± 70.56 a A 5.15 ± 1.08 a 

乔木林 

园果化香 

非根际 632.22 ± 49.68 b 173.77 ± 16.36 a 3.64 ± 0.61 b 

根际 487.67 ± 64.48 a A 94.28 ± 18.63 a A 5.41 ± 1.65 a 竹叶椒 

非根际 366.89 ± 59.90 a 86.29 ± 5.84 a 4.26 ± 0.65 a 

根际 515.21 ± 112.64 a A 96.88 ± 19.48 a A 5.29 ± 0.28 a 

灌木林 

火棘 

非根际 332.12 ± 12.43 a 97.84 ± 32.28 a 3.70 ± 1.39 b 

   注：不同小写字母代表同种植物根际、非根际间差异显著(p＜0.05)；大写字母代表同一生态系统内两种植物根际间差异显著(p＜0.05)。 

 

根际分泌物是植物根系与根际微生物相互作用的

信息物质和决定因素[27]，其种类和数量一定程度上决

定了根际微生物的数量、种类和生态分布[28]。微生物

的C/N在一定程度上反映了土壤微生物种类和区系的

变化[30]。不同生态系统土壤微生物生物量C/N比变化

见表 4。与非根际土壤相比，乔木林中的园果化香根

际土壤微生物生物量C/N比显著提高，而灌木林中虽然

火棘的根际和非根际土壤微生物生物量并未表现出明

显的根际效应，但微生物生物量C/N比差异显著。

Baudoin等[31]研究玉米根际分泌物证实，根际微生物群

落结构的组成受分泌物的影响。这显示喀斯特生态系

统植被群落的变化一定程度上可能会引起土壤微生物

的群落结构的改变。 

3.2  不同生态系统中优势树种根际微生物群落结构

的变化 

选取乔木林系统中白栎和园果化香和灌木林系统
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火棘和竹叶椒根际、非根际土壤，提取土壤基因组

DNA 经 PCR 扩增和 DGGE 后，得到的图谱见图 1 和

图 2。从图中可初步看出，不同土壤间大部分条带相

似，也有其特有条带。图 1 中白栎和园果化香的根际、

非根际土壤均含有显著的条带 B、D、E、G、H、I、J、

K；条带 A 仅出现在白栎根际、园果化香根际和非根

际土壤中；白栎根际、非根际和园果化香非根际都含

有条带 F，而园果化香根际则没有。在图 2 中，竹叶

椒根际、非根际土壤均含有的显著条带是 c、d、e、f、

g、h、j、k、l。火棘根际、非根际和竹叶椒非根际含

有条带 b、i，而 a 和 m 分别为火棘根际和竹叶椒非根

际土壤的特有条带。 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

1 ~ 3: 白栎根际；4 ~ 6：白栎非根际；7 ~ 9：园果化香根际；10 ~ 12：园果化香非根际 
 

图 1  乔木林优势树种根际细菌群落 DGGE 图谱及相似性系统发育树图谱 

Fig. 1  DGGE and similar phylogenetic tree profiles of soil bacteria of plants in forest 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

1 ~ 3：竹叶椒非根际；4 ~ 6：竹叶椒根际；7 ~ 9：火棘非根际；10 ~ 12：火棘根际 
 

图 2  灌木林植物根际土壤细菌 DGGE 图谱及相似性系统发育树图谱 

Fig. 2  DGGE and similar phylogenetic tree profiles of soil bacteria of plants in shrubbery 

 

对 DGGE 图谱进一步分析得出相似性系统发育树

（图 1、2），乔木林系统中白栎和园果化香根际、非根

际土壤中细菌群落结构相似性指数分别为 0.98 和 0.95,

两种树种间相似性为 0.95。灌木林系统竹叶椒和火棘

根际、非根际土壤中细菌群落结构相似性指数分别为

0.94、0.87，两种树种间的相似性仅为 0.85，说明不同

的树种对根际土壤细菌群落相似性的影响程度不同。 

土壤细菌多样性分析见表 5 和表 6。乔木林中白栎

和园果化香根际土壤细菌多样性指数显著高于非根际

土壤，而灌木林系统中根际土壤细菌多样性较非根际
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没有显著的差异。因此，植物对根际土壤细菌多样性

的影响在乔木林系统中更为突出。Paul和Finlay[32]研究

了森林土壤外生菌根菌对细菌生物多样性的影响，认

为森林土壤菌根菌的演替变化可能影响了细菌群体结

构组成，从而影响了森林土壤的生物地球化学过程。

根际土壤微生物群落结构的组成受气候条件、土壤类

型和植被、根际分泌物、养分供应状况、接种菌根以

及种植制度等多种因素的影响[33]。由于优势细菌群落

本身较好的适应性和竞争能力，一些共有种类的微生

物在植物根际具有相对的数量优势，同时根际微域环

境长期积聚优势树种的根系分泌物，能够促进有助于

植物生长的细菌、固氮菌和许多生防细菌等微生物的

生长[11]，从而提高根际环境的微生物多样性，但由于

生防细菌的旺盛生长有可能会抑制许多病原菌的生长
[34]，在一定程度上又会降低根际土壤细菌的多样性。

至于乔木林和灌木林中根际土壤的细菌多样性变化与

植物分泌物的关系有待于进一步深入分析。 

 

表 5  乔木林土壤细菌群落多样性指数 

Table 5  Diversity indexes of soil bacterial community of plants in forest 

样品 香农指数 C.V.（%） 

根际 3.016 ± 0.012 a 0.389 白栎 

非根际 2.980 ± 0.003 b 0.099 

根际 3.000 ± 0.030 a 1.006 园果化香 

非根际 2.877 ± 0.005 b 0.177 

注：不同小写字母代表同种植物根际、非根际间差异显著(p＜0.05)。 

 

表 6  灌木林土壤细菌群落多样性指数 

Table 6  Diversity indexes of soil bacterial community 

of plants in shrubbery 

样品 香农指数 C.V.（%） 

根际 3.375 ± 0.023 a 0.680 火棘 

非根际 3.433 ± 0.019 a 0.543 

根际 3.491 ± 0.056 a 1.603 竹叶椒 

非根际 3.561 ± 0.029 a 0.820 

 注：不同小写字母代表同种植物根际、非根际间差异显著(p＜0.05)。 

4  结论 

乔木林根际土壤微生物生物量 C、N 显著性高于

灌木林。乔木林中优势树种根际土壤的微生物生物量

和细菌多样性均显著高于非根际，而灌木林中优势树

种未表现出明显的根际效应。由此可见，喀斯特生态

系统中植被的演替对土壤微生物的数量及群落组成具

有较大的影响，这种作用影响了系统中土壤、微生物

和植物之间的物质能量的循环和转化，从而导致喀斯

特生态系统的生态功能的变化。因此在治理喀斯特石

漠化和恢复其生态平衡的过程中，注重优势树种的选

择、不同层次植物的协同作用具有重要意义。 
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Comparison of Microbial Biomass and Community Structure of Rhizosphere Soil  

Between Forest and Shrubbery in Karst Ecosystems 

 

WANG Xin-zhou,  HU Zhong-liang,  DU You-xin,  LIU Yong-zhuo,  LI Lian-qing,  PANG Gen-xing 

(Institute of Resource Ecosystem and Environment of Agriculture, Nanjing Agricultural University, Nanjing  210095, China) 

 

Abstract:  The degradation of karst ecosystem in Southwest China has been a serious ecological problem. To research the effects of different 

vegetation types on microbial biomass and bacterial community structures of rhizosphere soil, we selected the dominant tree species, Quercus fabri, 

Platycarya longipes in forest and Pyracantha fortuneana, Zanthoxylum planispinum in shrubbery, in two typical karst ecosystems. The results showed 

that microbial biomass carbon and nitrogen of rhizosphere soil in forest were higher than those in shrubbery, and the effects of the dominant tree 

species of Quercus fabri and Platycarya longipes in forest was more obvious compared to shrubbery. Bacterial diversity indexes of rhizosphere soil of 

dominant tree species in forest were significantly higher than those of bulk soil by the root exudates, but in shrubbery, there was no significant 

difference in both microbial biomass and diversity indexes between rhizosphere soil and bulk soil. It suggests that the vegetation succession could 

affect the cycle of substance and energy among plant-microbe-soil system by changing the characters of soil microbe, even affect the stabilization and 

health of karst ecosystems. 

Key words:  Karst ecosystem, Rhizosphere soil, Microbial biomass, Bacterial community, DGGE 


