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转 !"基因玉米根际微生物和细菌生理群多样性!
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摘! 要! 大田栽培条件下，以转 () 玉米 *+,-"% 及其亲本非转基因玉米为研究对象，在玉
米的不同生育期测定根际土壤微生物的数量变化，并对细菌群落结构及多样性进行了分

析。结果表明，各生育期内 () 玉米与对照相比根际土壤真菌无显著差异，但细菌在抽丝
期，放线菌在苗期二者有显著差异。同种细菌功能群的数量变化在 () 玉米和对照各生育
期内趋势一致，不同的菌群表现不同。亚硝化细菌、好气固氮菌、氨化细菌和钾细菌的数量

变化波动较大，其中 ()玉米和对照相比好气固氮菌的数量在生育期内有 ’ 个生育期有显
著差异，而氨化细菌、钾细菌和亚硝酸菌仅分别在乳熟期、喇叭口期及拔节期和抽雄期差异

显著。好气纤维分解菌和硝化细菌在苗期、拔节期和喇叭口期差异显著，无机磷分解菌在

乳熟期和完熟期数量差异显著。整个生育期内 . 种群落特征参数均保持基本稳定，除乳熟
期和完熟期外 ()玉米根际微生物群落特征参数均高于对照。
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! ! 近年来，随着转 "# 玉米在全球大规模商品化，
其潜在生态风险成为国际社会质疑的焦点（$%&#’(
) $*(+,，-../；钱迎倩和马克平，-..0；魏伟等，
-...；1’23&，4556）。转 "#玉米长期种植，"#毒蛋白
可通过根系分泌物、秸秆还田、残茬分解以及花粉飘

落等进入土壤生态系统并积累和富集（789’:;<3=
) ><’%+*，-..4；樊龙江等，455-），可能会影响土壤
微生物区系的组成和结构，改变土壤的微生物多样

性。土壤微生物是土壤生态系统中物质循环和能量

转化的动力来源（王忠华，455/），因此，研究转 "#玉
米对土壤微生物群落及多样性的影响对 "# 玉米的
生态风险评价有着极为重要的意义。

目前，国内外关于转 "#基因作物对土壤根际微
生物可能产生影响的原因的认识主要有 4 个方面。
一方面，转 "# 作物外源基因的表达产物即 "# 蛋白
通过根系分泌物等进入土壤微生态系统，直接或间

接的促进或抑制了微生物的生长繁殖，?’@3*’ 等
（-...）证明 "# 玉米根系向土壤中持续分泌 "# 蛋
白，游离的 "#蛋白易于被微生物降解，但 "# 蛋白与
土壤中特定成分结合后，大大减缓了土壤微生物和

非生物因素对 "#蛋白的降解；另一方面，外源 "# 基
因插入受体植物后可能会引起植物体一系列生理生

化反应改变，进而引起根际分泌物的数量或化学组

成发生改变。A+*3;’* 等（-..B）发现，美国 4CD 和
4C. 系 "#（EF=G$8 基因）抗虫棉土壤中的微生物数
量、种类和组成与常规棉的差异显著，土壤中好氧细

菌和真菌的数量显著增加，可能是由于遗传修饰后

的植株生理生化特性发生变化而对土壤微生物产生

影响，并非表达产物的直接影响。>’#F:( 和 ?3H(H3F
（-..0）研究发现，转 "#棉提高了土壤中细菌和真菌
的数量；A+*3;’*等（-..D）发现，抗虫棉土壤中的微
生物数量、种类和组成与常规棉差异；?#+#IJ=（4555）
报道，转 "#玉米根系分泌、残茬分解释放的 "# 毒素
与非 "#玉米相比，可培养的细菌、放线菌和真菌数
量和种类统计学上没有显著差异。

国内外大部分转 "# 玉米的研究多局限于温室
内或人工培养条件下，在自然条件下研究较少，而土

壤是复杂的基质，不同地域的土壤生态环境有可能

对研究结果产生影响，故难以真实地反映 "#玉米与
根际微生物间的关系。本试验主要在田间自然条件

下进行了转 "# 玉米对土壤根际可培养微生物和细
菌生理群多样性影响的研究，有助于直观地表现土

壤微生态系统中的群落结构和稳定性及从群落角度

科学评价转 "#基因玉米种植的土壤生态风险，以期
为转 "#玉米土壤生态安全风险评价提供参考。

!" 材料与方法

!# !" 试验材料
供试玉米品种为孟山都公司的 7+*0-5（品种为

AKBCD"LM表达 EF=%$N杀虫蛋白），以其非转 "# 亲
本玉米 AKBCD 作为对照。
!# $" 试验设计
田间试验位于农业部转基因植物监督检测中心

（济南）试验田内，土壤为褐土，有机质含量 44O 5. ;
·J; P-，碱解氮含量 64O CC 2;·J; P-，速效磷含量

.O 04 2;·J; P-，速效钾含量 .5O /B 2;·J; P-，QR为
0O 6。随机区组设计，设 "# 玉米 7+*0-5、非转基因
亲本玉米 AKBCD 和空白（不种植作物）6 个处理，除
空白外各重复 6 次，小区面积 -/ 2 S -/ 2，株距 45
82，行距 B5 82。玉米生长过程中不施肥，不喷洒农
药，其他按常规管理。

玉米于 4550 年 B 月 46 日播种，4550 年 . 月 44
日收获。期间在玉米的不同生长期苗期（D 月 D
日）、拔节期（D 月 -B 日）、喇叭口期（D 月 6- 日）、抽
雄期（0 月 -4 日）、抽丝期（0 月 45 日）、乳熟期（.
月 -4 日）和完熟期（. 月 -D 日）分别取样。土样采
集采用 ? 形随机取样法，每小区取玉米根系 . 株。
根际土样采集方法为：轻轻去除 4 82 表层土，再挖
出全部根系，抖落根系上多余土壤，剪下根系放入灭

菌封口袋中做好标记带回实验室。无菌操作台上将

根际土壤尽可能多的抖落于封口袋中，P C T冰箱
保存备用。

!# %" 测定方法
!# %# !" 根际土壤微生物的分离培养与记数! 根际
真菌、细菌和放线菌数量测定采用稀释平板法，混菌

接种培养，培养基分别为马丁氏培养基、牛肉膏蛋白

胨培养基和改良高氏 - 号培养基。D 种土壤功能细
菌群好气纤维分解菌、亚硝酸细菌、硝化细菌、好气

固氮菌、氨化细菌、钾细菌和无机磷分解菌用最大或

然数（2+&# QF+N’N%3 *:2N3F，7UV）法测定。培养基
参照《土壤微生物分析方法手册》（许光辉和郑洪

元，-.0B）配制。
!# %# $" 根际细菌生理群的多样性分析! 土壤细菌
功能生理群的多样性指数计算方法参考《土壤微生

物生态学及其实验技术》（姚槐应等，455B）。公式
如下：
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!" 多度指数：

!" # $" % $
式中，$" 为第 "种的个体数，$为所在群落所有物种
的个体数之和。

!"#$$%$&’()$)*群落多样性指数：

& # ’"!" ( +$!"

!(,-.%$优势集中性指数：

) # / ’"!"
0

!"#$$%$均匀度指数：
* # & % +$+

式中，+为群落中的总物种数。
!" #$ 统计分析
试验测定数据采用统计软件 !1!! /23 4 进行方

差分析（ 5!6 法），多重比较采用 67$8#$ 新复极
差法。

%$ 结果与分析

%" !$ 田间自然条件下玉米根际土壤三大微生物数
量的变化

%" !" !$ 土壤真菌数量变化9 从图 / 可以看出，整体
而言，空白地内真菌数量保持稳定，变化不大，而 :;
玉米和亲本玉米根际土壤真菌的数量变化规律明

显。对于 :;玉米和亲本玉米，真菌数量从苗期开始
大体呈逐渐减少的趋势，且二者土壤根际真菌的数

量均在生长发育后期有所增加，乳熟期出现除苗期

外的第 0 个高峰。可见苗期根际土壤真菌最为活
跃，后趋于平稳。总体看，:; 玉米根际真菌的数量
仅在抽丝期和乳熟期明显大于亲本玉米，其余各生

育期内均小于亲本玉米，但整个生育期二者之间差

异均不显著（! < 43 4=），可见，转 :; 玉米的种植对
土壤根际真菌的数量没有显著影响。

%" !" %$ 土壤细菌数量变化9 不同于真菌数量的规
律性变化，在玉米生育期内 :;玉米和亲本玉米根际
细菌数量无明显变化规律，波动较大（图 /）。空白
对照与玉米种植地相比，细菌数量总体低于 :;玉米
和亲本玉米根际细菌数，并从拔节期开始递减，前期

无显著差异（! < 43 4=），但从抽雄期开始均有显著
差异（! > 43 4=）。在玉米各生育期内，:; 玉米根际
细菌数量从苗期开始减少，后期的生殖生长时期又

逐渐增加，亲本玉米根际细菌数量变化趋势与 :;玉
米相似，但在抽丝期其细菌数量明显下降，二者之间

差异显著（! > 43 4=）。玉米其他各生长阶段:;玉

图 !$ 田间条件下玉米生育期内根际土壤真菌、细菌和放线
菌的数量变化

&’() !$ *+,-./0’+1 1-2345 +6 6-1(’，3/7045’/ /18 /70’1+29:
7404; ’1 0<4 7+51 5<’=+;,<45’7 /0 8’6645410 (5+>0< ;0/(4; ’1
6’4.8 7+18’0’+1

米和亲本玉米细菌数量有所不同，但除抽丝期外，差

异均不显著（! < 43 4=）。
%" !" ?$ 土壤放线菌数量变化9 图 / 显示，空白地块
的放线菌数量除在玉米拔节、抽丝 0 个时期有较大
增加外，其余各时期基本稳定，且其数量在玉米拔

节、喇叭口、抽丝和完熟期均大于 :; 玉米和亲本玉
米，这与根际真菌、细菌的变化有明显不同。:; 玉
米和亲本玉米根际土壤放线菌的数量变化趋势一

致，苗期数量最大，二者之间有显著差异（ ! >
43 4=），继而减少，乳熟期又有增加，完熟期继续减
少，且亲本玉米根际放线菌数量减少幅度更大。其

他生育期内均无显著差异（! < 43 4=），:; 玉米对土
壤根际放线菌数量的影响也不显著。

?/=王9 敏等：转 :;基因玉米根际微生物和细菌生理群多样性



!" !# 田间自然条件下玉米根际细菌功能生理群的
数量变化

!" !" $# 好气纤维分解菌数量变化! 表 " 所示，好气
纤维分解菌数量在玉米生育期内变化稳定，#$ 玉米
和亲本玉米该菌数量变化趋势相似，苗期开始锐减，

后趋稳定，抽丝期又有较大幅度的增长，后又下降，

二者在苗期、拔节期和喇叭口期数量差异显著（! %
&’ &(），但生育后期差异不显著（! ) &’ &(）。
!" !" !# 亚硝酸细菌数量变化! 玉米生育期内，根际
亚硝酸细菌数量波动较大，#$ 玉米和亲本玉米二者
均在拔节和抽雄期有增长高峰，其中亲本玉米的数

量增加幅度要大于 #$ 玉米，且在拔节期达到最大
（表 "）。统计结果显示，二者数量差异在拔节期达
极显著水平（! % &’ &"），抽雄期达显著水平（! %
&’ &(），其他时期均无显著差异（! ) &’ &(）。
!" !" %# 硝化细菌数量变化! 硝化细菌数量随玉米
不同生育阶段而有明显变化规律，苗期数量开始增

加，#$玉米和亲本玉米分别在喇叭口期和抽雄期达
到最大，至成熟期又开始下降（表 "）。#$ 玉米和亲
本玉米相比在拔节期、喇叭口期、抽雄期和完熟期二

者间均差异显著（! % &’ &(）。
!" !" &# 好气固氮菌数量变化! 从表 " 可以看出，#$
玉米和亲本玉米好气固氮菌均在抽雄期有一个明显

增长高峰，#$玉米菌数在苗期和抽雄期极显著高于
亲本玉米（! % &’ &"），拔节和喇叭口期二者差异不
显著（! ) &’ &(），但在抽丝、乳熟和完熟期，#$ 玉米
显著低于亲本玉米（! % &’ &(）。

!" !" ’# 氨化细菌数量变化! 表 " 显示，氨化细菌是
所测 * 种细菌功能群中的优势种群，数量最多。#$
玉米和亲本玉米土壤中该菌在玉米各生育期内波动

较大，变化规律不明显。亲本玉米根际氨化细菌数

量除抽雄期、乳熟期外均多于 #$ 玉米，但二者仅在
乳熟期差异显著（! % &’ &(）。
!" !" (# 钾细菌数量变化! 钾细菌在玉米生育周期
内的变化比较稳定（表 "），#$ 玉米和亲本玉米均呈
现出苗期开始增加，抽雄期达到最大，而后又开始减

少的趋势，二者仅在喇叭口期有显著差异（ ! %
&’ &(）。
!" !" )# 无机磷分解菌数量变化! #$ 玉米和亲本玉
米根际无机磷分解菌数量在乳熟期和完熟期有显著

差异（! % &’ &(）（表 "），二者变化相似，#$玉米该菌
数量在抽丝期之前小于或接近亲本玉米，抽丝期之

后则 #$玉米大于亲本玉米。
!" %# 转 #$ 基因玉米根际细菌功能类群的多样性
特征

由表 + 看出，在玉米各生育期，#$ 玉米与亲本
玉米相比，乳熟期和完熟期亲本玉米的群落多样性、

均匀度和优势集中性指数均高于 #$玉米，此时亲本
玉米土壤微生物种类更多样，优势集中性不明显，分

布更均匀，其他生长期则呈现相反趋势。#$ 玉米在
苗期时各项群落特征指数最高，群落最稳定丰富，成

熟期各指数均大幅下降，完熟期达到最低。亲本玉

米在完熟期各项指数出现最小值。

表 $# 玉米生育期内根际细菌生理群的数量分布（ *$+& ,-.·/ 0$干土）

1234 $# 5.267879 :- 32,7;<82= >?9@8:=:/8,2= /<:.>@ 86 7?; ,:<6 <?8A:@>?;<8, 27 B8--;<;67 /<:C7? @72/;@ 86 -8;=B ,:6B878:6（ *$+&

,-.·/ 0$ B<9 @:8=）

生育期 处理
好气纤维
分解菌

亚硝酸细菌 硝化细菌 好气固氮菌 氨化细菌 钾细菌 无机磷分解菌

苗期 #$玉米 +’ ,& - &’ ** - .(" - (+’ + / ","0 - "&0 - ."" -
非 #$玉米 "’ ,* 1 &’ ", - *&0 - .’ 2, # +.*3 - "++ - .+* -

拔节期 #$玉米 &’ "0 1 +’ +2 # ,+2 - "+’ " - ++30 - "20 - ++3 -
非 #$玉米 &’ *. - (’ .+ / ("0 1 ""’ . - +*(+ - "3* - +0" -

喇叭口期 #$玉米 &’ &. 1 &’ +" - 23+ - 0’ *2 - ,"2 - +3+ 1 .2( -
非 #$玉米 &’ ., - "’ && - 3." 1 *’ (+ - 33( - .20 - .3, -

抽雄期 #$玉米 &’ &+ - +’ ,+ 1 ,"& 1 ..’ 0 / +("" - *(( - 030 -
非 #$玉米 &’ "2 - .’ &( - 32( - ".’ + # +.++ - (", - ,+* -

抽丝期 #$玉米 &’ 3( - "’ 3& - 3+. - &’ 2( 1 (+( - "3+ - ,"* -
非 #$玉米 &’ 03 - "’ ,+ - ,02 - .’ ,, - "+*. - +"0 - 0*, -

乳熟期 #$玉米 &’ (3 - "’ .+ - *+2 - "’ +& 1 .3"3 - "0. - (+3 -
非 #$玉米 &’ .0 - &’ ." - *3. - ,’ *3 - +02* 1 ""3 - *&+ 1

完熟期 #$玉米 &’ &* - &’ &2 - +"" 1 +’ .* 1 ("3 - "(. - *3. -
非 #$玉米 &’ &. - &’ +0 - *." - 3’ *3 - "",& - "3* - .&+ 1

同一生育期同一微生物种群不同字母表示差异显著（! % &’ &(），不同大写字母表示差异极显著（! % &’ &"）。

*"( ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! 生态学杂志! 第 +2 卷! 第 . 期!



表 !" 不同生育期玉米根际细菌功能类群的多样性参数
#$%& !" ’$($)*+*(, -. %$/+*(0$1 .23/+0-3$1 405*(,0+6 03 (708
9-,:7*(* ,-01 $+ 40..*(*3+ ;(-<+7 ,+$;*, -. /-(3,

处理

群落多样性指数

!"
玉米
非 !"
玉米

均匀度指数

!"
玉米
非 !"
玉米

优势集中性指数

!"
玉米
非 !"
玉米

苗期 #$ %& ’$ (( ’$ )( ’$ %* ’$ *+ ’$ ’)
拔节期 ’$ )+ ’$ %, ’$ () ’$ (# ’$ #( ’$ #*
喇叭口期 ’$ (* ’$ &- ’$ &+ ’$ *, ’$ #, ’$ #&
抽雄期 ’$ )* ’$ (# ’$ (- ’$ *+ ’$ -# ’$ #%
抽丝期 ’$ &) ’$ *( ’$ &+ ’$ *& ’$ #( ’$ #+
乳熟期 ’$ +* ’$ &( ’$ -# ’$ -- ’$ ’% ’$ #-
完熟期 ’$ #% ’$ +* ’$ #& ’$ +( ’$ ’* ’$ ’(

=" 讨" 论

=> ?" 转 !"基因玉米对土壤微生物群落的影响
真菌、细菌和放线菌是土壤微生物群落的主体，

其数量庞大，能直接表现土壤微生物群落结构和多

样性。本试验结果表明，田间自然条件下，!" 玉米
对根际微生物的影响程度为细菌 .放线菌 .真菌，
转基因玉米的根际环境发生一定变化，影响了三大

微生物的数量，但该影响尚未改变根际微生物群落

结构。/01230等（+’’*）研究转 435-!6 玉米根际土
壤对细菌群落结构的影响，结果表明转基因与非转

基因玉米对细菌群落多样性没有显著性影响。

!27892:"0和 ;0660（+’’&）对大面积种植的转 !" 玉
米根际土壤细菌群落分子生态进行研究，结果表明，

尽管 435#<6基因在整个生育期都能持续表达会对
土壤细菌群落多样性产生影响，但是这种影响与环

境因素相比是微不足道的。本试验结果与之相似，

细菌的数量最多，与真菌、放线菌的变化较平稳相比

波动性更大，这是因为细菌个体小，分布广，基数大，

对根际环境变化最为敏感，反馈速度快。但是，!"
玉米与非转基因玉米相比，细菌仅在抽丝期，放线菌

仅在苗期，二者间有显著差异，真菌在各生育期均未

出现差异。

土壤微生物系统中，特定微生物类群所占比例

及其数量变化往往对其所在的生态条件具有一定的

指示意义（沈法富等，+’’*）。本试验选取了氨化细
菌、好气固氮菌、亚硝酸细菌、硝化细菌、好气纤维分

解菌、钾细菌和无机磷分解菌 % 种细菌功能生理群
进行研究。它们能够影响到土壤中氨化、固氮、硝化

亚硝化作用，以及碳=氮循环，磷、钾元素的代谢等，
对土壤微生态系统有重要的代表意义。氮素在植物

营养中占有极其重要的地位，作物利用 >? @
* 和

>A B
- 离子作为合成氨基酸和核酸等含氮化合物的

氮源以完成生命过程。徐立华等（+’’&）对比了转
!"抗虫棉与常规棉氮素代谢的差异，结果显示，转
基因抗虫棉主茎功能叶片中的全 > 含量、可溶性蛋
白含量、硝酸还原酶活性以及主要氨基酸总量和游

离氨含量均高于常规棉，其氮代谢十分旺盛。本研

究发现，!"玉米与亲本玉米相比，氮代谢活动也有
一定的差异，好气固氮菌数量在 % 个玉米生育期中
有 & 个生育期间有显著差异，苗期和抽雄期差异达
极显著，表明转 !"玉米的根系分泌物环境影响到土
壤中的固氮作用。硝化和亚硝酸细菌的变化也显示

土壤中硝态氮的转化也受到转基因玉米的影响。玉

米营养生长发育时期对碳氮元素需求较大，而该时

期好气纤维分解菌数量在 !" 玉米和亲本玉米间有
明显差异，说明转基因玉米营养生长期靠微生物降

解利用土壤碳氮的能力与非转基因玉米明显不同。

钾细菌和氨化细菌相对受玉米不同基因型的影响不

大，这可能取决于细菌本身的耐受性。而无机磷分

解菌在玉米成熟期，!" 玉米和亲本玉米间产生差
异，可能与成熟期不同玉米对磷素的利用程度及根

系活力大小不同有关。已有试验证明，外源 !"基因
的导入有可能引起受体在其他生理生态特征方面的

改变（?CDEFGH !" #$%，+’’#），I25等（+’’+）在土壤中
检测到转基因作物插入的目的片段通过基因水平转

移与土壤中细菌发生重组，由于 !"玉米和亲本玉米
基因型的不同，可能直接导致了玉米生理生化性状

的改变，从而使根系分泌物与非转基因玉米存在一

定差异。而土壤根际微生物能够直接受根系分泌物

的影响或诱导，从而数量上产生变化，继而一定程度

上影响到土壤中碳、氮、磷、钾元素的循环利用。

=> !" 转 !"基因玉米对根际细菌功能类群多样性的
影响

细菌群落多样性、均匀度和优势集中性 - 种群
落特征参数能够从不同角度比较微生物群落的多样

性差异。群落多样性与均匀度参数值越大，优势集

中性值越小，则群落结构越复杂，其反馈系统也就越

强大，对于环境条件变化或来自群落内部种群波动

的缓冲作用越强，群落也就越稳定（柏立新等，

+’’-）。J2G9等（+’’%）研究了转 !" 基因玉米桔秆
还田对土壤微生物的影响，认为转 !"基因玉米显著
影响土壤微生物群落结构，但土壤质地和采样时间

也起了重要作用。本试验结果表明，!" 玉米和亲本
玉米在成熟之前的各生育期内 - 种群落特征参数均

&#&王K 敏等：转 !"基因玉米根际微生物和细菌生理群多样性



保持基本稳定，变化幅度不大，反映了该阶段土壤细

菌微生物群落丰富而稳定，对整个根际微生物群落

也有代表意义。在成熟期各项指数出现明显的减

小，微生物群落开始出现萎缩衰落迹象，这可能和玉

米接近生长末期，根部逐渐老化，根系分泌物逐渐减

少有关。!"玉米与亲本玉米相比，!"玉米仅在乳熟
和完熟期群落指数低于亲本玉米，但各时期内二者

差别均不大。

植物与土壤生态环境是一个相互作用的整体，

土壤微生物间的平衡既可能受到植物不同基因型的

影响，也可能受到复杂环境条件的影响，但无论是

!"蛋白残留还是根际分泌物的变化其终究通过根
系进入土壤，首先便会影响到土壤微生物的数量和

组成分布。然而，由于因而人工条件下的研究难以

真实地反映自然条件下转 !" 玉米对根际土壤微生
物有无影响或影响的大小，本试验正是在田间自然

条件下进行研究，试验结果更能贴近实际情况。同

时，本试验研究的土壤微生物仅在可人工培养种类

上，在结果解释方面存在一定难度，今后的研究将加

强分子生物学方法的应用，以便了解整个土壤微生

物群落的变化。
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