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研究
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１ 福建农林大学生命科学学院，福州　 ３５０００２

２ 福建省农业生态过程与安全监控中重点实验室，福州　 ３５０００２

３ 作物生态与分子生理学福建省高校重点实验室，福州　 ３５０００２

４ 福建农林大学海峡自然保护区研究中心，福州　 ３５０００２

５ 福建农林大学林学院，福州　 ３５０００２

摘要：运用末端限制性片段长度多态性技术（Ｔ⁃ＲＦＬＰ），研究福建省尤溪国有林场的多代连栽杉木根际土壤细菌群落变化特征。

结果表明：杉木多代连栽后根际微生态失衡，表现为碳循环菌和氮循环菌等有益菌数量减少，病原菌数量增加。 在不同代数杉

木土壤中，４ 种内切酶消化后产生的末端限制性片段（Ｔ⁃ＲＦｓ）数量具有显著差异，第一代杉木（ｆｉｒｓｔ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｉｒ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ，

ＦＣＰ）最高，第二代杉木（ｓｅｃｏｎｄ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｉｒ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ，ＳＣＰ）次之，第三代杉木（ ｔｈｉｒｄ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｉｒ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ，ＴＣＰ）最

少。 土壤理化性质结果表明连栽导致土壤养分逐代降低，除土壤碳氮比与细菌群落多样性呈显著负相关外，土壤养分含量指标

与细菌群落多样性呈显著正相关。 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 实验共鉴定出细菌门类 １２ 门，其中厚壁菌门、蓝藻门、放线菌门和变形菌门是主要

优势菌群。 随栽植代数的增加，变形菌门细菌比例递增，而厚壁菌门细菌比例递减。 土壤细菌群落多样性指数，表现为随栽植

代数增长而减少，呈现 ＦＣＰ ＞ＳＣＰ ＞ＴＣＰ 趋势，与 Ｔ⁃ＲＦｓ 片段数量变化趋势基本一致，表明多代连栽降低了杉木根际土壤细菌群

落多样性。 依据功能性不同，可将鉴定出的细菌划分为 ５ 类：碳循环功能菌、硫循环功能菌、氮循环功能菌、纤维降解菌及病原

菌。 连栽导致碳循环菌和氮循环菌相对含量降低，硫循环菌和纤维降解菌相对含量提高，病原菌相对含量随栽植代数增加而

上升。
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ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ． Ｃｏｎｖｅｒｓｅｌｙ， ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｓｕｌｐｈｕｒ⁃ｃｙｃｌｉｎｇ， ｆｉｂｒｉｎｏｌｙｔｉｃ， ａｎｄ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ
Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｉｒ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ； Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｉｒ； Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ； Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； Ｔ⁃ＲＦＬＰ

杉木（Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ ｌａｎｃｅｏｌａｔａ （Ｌａｍｂ．） Ｈｏｏｋ．）是我国南方重要用材树种，分布遍及 １６ 个省（区），因其速

生、丰产、优质等特点，与国计民生关系极为密切［１］。 杉木林属于人为严格控制下达到相对稳定并保持生态

平衡的一种偏途顶级群落，在森林演替过程中具有不可替代的作用［２⁃４］。 然而，杉木存在严重的连栽障碍问

题，表现为在同一林地上多代栽植后，平均木生物量、林分生物量及林分净生产力均呈逐渐下降趋势，植株生

长发育不良，病虫害严重，造成产量、品质下降，严重制约着用材林资源的可持续发展［５⁃９］。 我国南方林区 ２０
世纪 ８０—９０ 年代营造的大面积杉木速生丰产林，目前多已进入主伐阶段，均面临多代更新问题。 面对如何维

持连栽杉木高产高质这一科学难题，连栽障碍机制及其调控是当前杉木人工林栽培亟待解决的重要内容，成
为国内外同行研究的前沿热点。

杉木人工林连栽障碍的研究历史较长，期间得到的结论较多，不同的学者观点不一。 从生态学角度出发，
前人指出杉木人工林多代连栽后，在林分稳定性、抗御病虫害和人为干扰能力以及发挥森林生态效益等方面

表现出明显不足，认为引起植物连栽障碍的原因主要有三方面：（１）土壤理化性质恶化、土壤肥力下降［１０］；
（２）植物化感自毒作用［１１⁃１２］；（３）土壤微生态环境恶化［１３⁃１４］。 针对土壤肥力下降方面，王忠营等［１５］、吴鹏飞

等［１６］研究发现，通过施肥手段防治连栽杉木林地力衰退问题不具可持续性，不宜在生产上大面积推广应用。
在植物化感自毒方面，马祥庆［１７］、陈龙池等［１８］ 认为自毒作用是杉木连栽障碍的主要原因。 然而自毒物质并

非在前后代植物之间直接发挥作用，其存在只是诱因，释放到土壤后势必受到微生物的加工、分解、转化等。
因此，越来越多的学者认为，自毒物质生态效应的间接作用及其造成土壤微生物区系紊乱是导致植物连栽障

碍形成的主要因素［１９］。
根际作为植物体的一个重要组成部分，根际微生物群落的宏基因组被认为是植物体的第二基因组，因此

根际土壤微生物群落多样性与植物生长发育密切相关［１１］。 笔者前期运用磷脂脂肪酸技术（ＰＬＦＡ）和变性梯

度凝胶电泳技术（ＤＧＧＥ），对不同连栽代数下杉木根际土壤微生物区系开展了研究，发现随着连栽年限的增

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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加，土壤微生物群落真菌数量显著增加，连栽根际土壤中真菌生物多样性提高，特别是镰刀属真菌（Ｆｕｓａｒｉｕｍ
ｓｐｐ．）等致害真菌所占比例显著提高［２０］。 此外，笔者前期综合运用 Ｂｉｏｌｏｇ 微平板法和高通量测序技术对湿地

松（Ｐｉｎｕｓ ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ）连栽地土壤微生物群落开展研究，发现湿地松连栽后土壤细菌显著减少，致病真菌显著增

加，从而加剧土壤微生态失衡［２１］。 据此，我们推测杉木连栽可能打破根际土壤微生物平衡，导致细菌群落多

样性降低，致病菌增加。 尽管许多学者开展了植物连栽障碍研究，但目前研究主要集中在土壤养分和化感自

毒方面［２２⁃２４］，有关连栽杉木根际微生物群落变化的研究较少。 本研究运用 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 技术探索连栽杉木根际土

壤细菌群落结构变化，旨在从土壤微生态角度揭示连栽杉木根际微生态的变化规律，试图从新的视角揭示杉

木连栽障碍机理，为杉木人工林经营管理提供科学依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区自然概况连栽杉木样地位于福建省尤溪县国有林场，该林场占地面积 ２１．５ Ｋｍ２，地处中亚热带气

候区（２５°４８′Ｎ—２６°２４′Ｎ，１１７°４８′Ｅ—１１８°３６′Ｅ），归属我国杉木南方主产区。 该地区终年温暖湿润，夏冬两季

较长而春秋两季较短，冬季有霜期但持续时间短，年均温 １８．９ ℃（极端低温－７．８ ℃，极端高温 ４０．３ ℃），年均

相对湿度为 ８３．０％，年均降水量达 １５９９．６ ｍｍ。 土壤质地为砾质轻壤土，土层厚度均在 １００ ｃｍ 以上。 该林场

栽植有 ３ 个不同代数的杉木人工纯林，其中第一代杉木林（Ｆｉｒｓｔ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｉｒ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ，ＦＣＰ）栽植于

１９８８ 年，在杂木林皆伐后，采用火烧炼山后用实生杉木苗造林，调查时林龄 ２９ａ；第二代杉木林（ Ｓｅｃｏｎｄ
Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｉｒ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ，ＳＣＰ）栽植于 １９８９ 年，在一代杉木林（３２ａ 生）采伐迹地上用实生杉木苗造林，调
查时林龄 ２８ａ；第三代杉木林（Ｔｈｉｒｄ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｉｒ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ，ＴＣＰ）栽植于 １９９２ 年，在二代杉木林（３０ａ 生）
采伐迹地上用实生杉木苗造林，调查时林龄 ２５ａ。
１．２　 土壤样品采集与处理

２０１７ 年 ８ 月，分别在一代杉木林（ＦＣＰ）、二代杉木林（ＳＣＰ）和三代杉木林（ＴＣＰ）设立 ３ 个海拔、坡度、坡
向、林分密度相近的 ２０ ｍ×２０ ｍ 实验样地，每代 ３ 个样方重复，一共设置 ９ 个样方，实验地概况见表 １。 因根

际是土壤－根系－微生物作用最明显的区域，进行着活跃的物质转化和流通以及动力学过程，直接影响着植物

的生长发育、养分吸收利用、有益和有害微生物的存活与繁殖，本研究参照张守仕等［２５］ 方法，采用“抖落取样

法”采集不同代数杉木根际土壤。 先铲去落叶层，用土壤刀挖去上层覆土，剪下细根分枝，轻轻抖动，落下的

松散土壤为非根际土；仍黏在根上的为根际土，用毛刷收集后装入自封袋。 采用“Ｓ”形取样法，每个样方取 ２０
株接近平均胸径和树高的杉木根际土，再均匀混合为 １ 份土壤样品。 ９ 个样方共获得 ９ 个混合后的土壤样

品。 土样通过 ２ ｍｍ 筛选后，一部分冷冻于－８０ ℃冰箱；一部分在 ４ ℃冰箱保存，用于土壤微生物多样性测定；
另一部分风干用于土壤理化性质测定。

表 １　 实验样地概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｐｌｏｔｓ

特征 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ
第一代杉木

Ｆｉｒｓｔ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｉｒ ｒｏｔａｔｉｏｎ
ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ （ＦＣＰ）

第二代杉木
Ｓｅｃｏｎｄ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｉｒ ｒｏｔａｔｉｏｎ

ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ （ＳＣＰ）

第三代杉木
Ｔｈｉｒｄ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｉｒ ｒｏｔａｔｉｏｎ

ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ （ＴＣＰ）

海拔 Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ ２２８—２３４ ２７４—２７６ ２３７—２４１

坡度 Ｓｌｏｐｅ ２９°—３０° ３０°—３１° ２５°—２８°

坡向 Ｓｌｏｐｅ ａｓｐｅｃｔ ＥＳ３８°—ＥＳ４２° ＥＳ３３°—ＥＳ３７° ＥＳ３８°—ＥＳ４２°

平均胸径 Ａｖｅｒａｇｅ ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｔ ｂｒｅａｓｔ ｈｅｉｇｈｔ ／ ｃｍ １７．３９ １３．２７ １１．９４

平均树高 Ａｖｅｒａｇｅ ｈｅｉｇｈｔ ／ ｍ １３．６１ １０．５２ ９．０３

林分密度 Ｓｔａｎｄ ｄｅｎｓｉｔｙ ／ （ｓｔｅｍ ／ ｈａ） ９３０ ９４５ ９４５

１．３　 土壤理化性质测定

土壤理化性质测定方法参照林大仪［２６］方法。 用电位法测定土壤 ｐＨ（水：土壤为 ２．５：１）。 土壤全氮（ＴＮ）

３　 １９ 期 　 　 　 吴则焰　 等：基于 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 方法的连栽杉木根际土壤细菌群落变化研究 　
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用 Ｋ２Ｃｒ２Ｏ７－Ｈ２ＳＯ４消化法测定，全磷（ＴＰ）采用 Ｈ２ＳＯ４—ＫＣｌＯ４消煮法测定，速效磷（ＡＰ）采用 ＮａＨＣＯ３法测定，
速效钾（ＡＫ）采用 ＣＨ３ＣＯＯＮＨ４—火焰光度计法测定，全钾（ＴＫ）采用 ＮａＯＨ 熔融—火焰光度计法测定，速效氮

（ＡＮ）采用碱扩散法测定，总有机碳（ＴＯＣ）采用 ＴＯＣ－ＳＳＭ⁃５０００Ａ 有机碳固体分析仪测定。
１．４　 土壤微生物 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 测定

Ｔ⁃ＲＦＬＰ 实验步骤参见牟文婷等［２７］、林炜铁等［２８］。 采用 ＳＤＳ－高盐缓冲溶液抽提法提取土壤微生物总

ＤＮＡ，用 ＵＮＩＱ⁃１０ 柱式 ＤＮＡ 胶回收试剂盒回收纯化后，用带荧光标记的通用引物 ８⁃ ２７Ｆ 和 ９２６⁃ ９０７Ｒ 进行其

保守区目的片段扩增，ＰＣＲ 产物进行 １％琼脂糖凝胶电泳检测，再用胶回收试剂盒纯化回收目的条带。 因双

酶切具有局限性，本研究采用 ４ 种限制性内切酶（ＭｓｐＩ、ＨａｅＩＩＩ、ＡｌｕＩ 和 ＡｆａＩ），对纯化后的 ＰＣＲ 产物进行酶切

消化。 酶切产物脱盐后与上样缓冲液和标准 Ｍａｋｅｒ 混合，在 ＡＢＩ 自动测序分析仪上进行毛细管电泳。 因样品

经酶切消化后产生的末端限制性片段（Ｔ⁃ＲＦｓ）数量太多，本研究选择长度在 ０—６００ ｐｂ，荧光强度高于 ５０ 的

片段进行统计分析［２９⁃３１］。 由于 ４ 种酶切产生的 Ｔ⁃ＲＦｓ 数量不同，在计算多样性指数时，统一选取产生 Ｔ⁃ＲＦｓ
数量最多的 ＡｌｕⅠ酶切作为分析对象。 图谱采用 ＧｅｎｅＭａｋｅｒＶ１．２ 软件进行分析，并与数据库比对，鉴定末端限

制性片段（Ｔ⁃ＲＦｓ）对应的微生物类群。
１．５　 数据处理

采用 Ｅｘｃｅｌ ２００３ 进行数据初处理和制图，采用 ＤＰＳ７． ０５ 与 ＳＳＰＳ１３ 统计软件进行方差分析、主成分

分析及多样性指数计算。 其中，用 Ｄｕｎｃａｎ 法进行样本间差异显著性分析，多样性指数计算公式如下：
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数：Ｄ＝ １－ Σ（Ｐ ｉ） ２；Ｓｈａｎｎｏｎ 指数：Ｈ ＝ －Σ（Ｐ ｉ）ｌｏｇ２Ｐ ｉ；Ｅｖｅｎｎｅｓｓ 指数：Ｅ＝Ｈ ／ Ｈｍａｘ，Ｈｍａｘ ＝ Ｌｏｇ２（Ｓ）。 式

中 Ｐ ｉ表示相对峰面积，即各个峰面积占总峰面积的比值；Ｓ 表示丰富度指数，即 Ｔ⁃ＲＦｓ 的个数。

２　 结果与分析

２．１　 不同栽植代数杉木根际土壤理化性质差异

土壤理化性质测定结果见表 ２。 除总有机碳（ＴＯＣ）、速效磷（ＡＰ）两个指标外，土壤的全氮（ＴＮ）、速效氮

（ＡＮ）、全磷（ＴＰ）、全钾（ＴＫ）、速效钾（ＡＫ）均呈现出 ＦＣＰ ＞ ＳＣＰ ＞ ＴＣＰ 的趋势，即连栽导致土壤养分和肥力

逐年降低。 其中全氮（ＴＮ）从 ＦＣＰ 的 １．２３ ｇ ／ ｋｇ 下降到 ＴＣＰ 的 ０．９６ ｇ ／ ｋｇ，降幅达 ２１．９５％；速效氮（ＡＮ）下降了

２７．１５％，全磷（ＴＰ）下降了 ２６．６７％，全钾（ＴＫ）下降了 １４．９６％，速效钾下降了 １２．３５％，即杉木生长所需氮磷钾

营养元素均呈下降趋势，其中氮元素下降尤其剧烈。 从土壤碳氮比（Ｃ ／ Ｎ）来看，ＴＣＰ 土壤最高而 ＦＣＰ 土壤最

低，整体呈现 ＦＣＰ ＜ ＳＣＰ ＜ ＴＣＰ 趋势。

表 ２　 土壤主要理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｏｔａｔｉｏｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｉｒ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ

理化性质 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ 第一代杉木 ＦＣＰ 第二代杉木 ＳＣＰ 第三代杉木 ＴＣＰ

土壤酸碱度 Ｓｏｉｌ ｐＨ ５．８３±０．２６ａ ５．６４±０．３３ａ ５．２８±０．２１ａ

总有机碳 Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ （ＴＯＣ， ｇ ／ ｋｇ） ２３．５４±０．３０ａ ２０．０９±０．４６ｃ ２１．３７±０．１５ｂ

全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ＴＮ， ｇ ／ ｋｇ） １．２３±０．０１ａ ０．９８±０．０１ｂ ０．９６±０．０１ｂ

速效氮 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ＡＮ， ｍｇ ／ ｋｇ） ３５．８４±０．８８ａ ３０．４２±０．９７ｂ ２６．１１±１．２８ｃ

全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ （ＴＰ， ｇ ／ ｋｇ） ０．４５±０．０１ａ ０．４０±０．０１ａ ０．３３±０．０１ｂ

速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ （ＡＰ， ｍｇ ／ ｋｇ） ３．２８±０．１１ａｂ ３．５６±０．１４ａ ２．９７±０．１５ｂ

全钾 Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ （ＴＫ， ｇ ／ ｋｇ） １８．５１±０．４５ａ １７．３８±０．２９ａ １５．７４±０．３８ｂ

速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ （ＡＫ， ｍｇ ／ ｋｇ） １４０．６６±２．６５ａ １２５．１７±３．１７ｂ １２３．２９±１．９７ｂ

碳氮比 Ｃ ／ Ｎ １９．１３ｃ ２０．５０ｂ ２２．２６ａ

　 　 同一列不同的小写字母表示差异达 ０．０５ 显著水平

２．２　 不同栽植代数杉木根际土壤细菌 Ｔ⁃ＲＦｓ 分析

分别利用 ＨａｅⅢ、ＭｓｐⅠ、ＡｆａⅠ和 ＡｌｕⅠ限制性内切酶，对扩增后的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 产物进行酶切消化。 在 ＦＣＰ
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样品中找到有效 Ｔ⁃ＲＦ 片段为 ＨａｅⅢ２４９ 个、ＭｓｐⅠ１８７ 个、ＡｆａⅠ１５８ 个、ＡｌｕⅠ２８８ 个；在 ＳＣＰ 样品中找到有效

Ｔ⁃ＲＦ 片段为 ＨａｅⅢ １７９ 个、ＭｓｐⅠ１４３ 个、ＡｆａⅠ１１３ 个、ＡｌｕⅠ２２９ 个；在 ＴＣＰ 样品中找到有效 Ｔ⁃ＲＦ 片段为 Ｈａｅ
Ⅲ １８０ 个、ＭｓｐⅠ１２３ 个、ＡｆａⅠ１０３ 个、ＡｌｕⅠ２０４ 个。 总体而言，末端限制性片段数（Ｔ⁃ＲＦｓ）在不同代数杉木土

壤中呈现 ＦＣＰ ＞ＳＣＰ ＞ＴＣＰ 趋势。 相对 ＦＣＰ 土壤而言，ＴＣＰ 土壤中的 ＨａｅⅢ酶切片段数降低了 ２７．７１％，ＭｓｐⅠ
酶切片段数降低了 ３４．２２％；ＡｆａⅠ酶切片段数降低了 ３４．８１％；ＡｌｕⅠ酶切片段数降低了 ２９．１７％。
２．３　 不同栽植代数杉木根际土壤细菌群落多样性差异

根据 Ｔ⁃ＲＦｓ 数量计算得到土壤细菌群落多样性（表 ３）。 不同多样性指数均表现为：杉木根际土壤细菌群

落多样性随栽植代数增长而减少，呈现 ＦＣＰ ＞ＳＣＰ ＞ＴＣＰ 趋势，与 Ｔ⁃ＲＦｓ 片段数量变化趋势基本一致。
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ 指数显示 ＦＣＰ 最高（５．７９±０．０２），是 ＴＣＰ（５．４７±０．０３）的 １０５．８５％倍，表明 ＦＣＰ 土壤细菌多样

性更高；Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显示 ＦＣＰ 最高（０．９６±０．０２），是 ＴＣＰ（０．８３±０．０１）的 １１５．６６％倍；均匀度指数显示 ＦＣＰ 最

高（０．７８±０．０１），是 ＴＣＰ（０．７０±０．０１）的 １１４．４３％倍。 可见，多代连栽降低了杉木根际土壤细菌群落多样性。

表 ３　 不同连栽代数杉木根际土壤中细菌群落多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｏｔａｔｉｏｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｉｒ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ

样本
Ｓａｍｐｌｅ

香浓维纳
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ Ｉｎｄｅｘ （Ｈ）

辛普森
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ （Ｄ）

均匀度
Ｅｖｅｎｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ （Ｅ）

ＦＣＰ ５．７９±０．０２ａ ０．９６±０．０２ａ ０．７８±０．０１ａ

ＳＣＰ ５．５８±０．０３ｂ ０．９１±０．０１ｂ ０．７２±０．０１ｂ

ＴＣＰ ５．４７±０．０３ｃ ０．８３±０．０１ｃ ０．７０±０．０１ｂ
　 　 同一列不同的小写字母表示差异达 ０．０５ 显著水平

２．４　 不同栽植代数杉木根际土壤细菌群落组成与结构

利用 ＧｅｎｅＭａｒｋｅｒＶ１．２ 并结合网上数据库（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｄｃｍ．ｎｉｇ．ａｃ．ｊｐ ／ ＲＤＰ ／ ｔｒｆｌｐ ／ ＃ｐｒｏｇｒａｍ）分析得到连栽杉木

根际土壤细菌群落结构（图 １）。 不同栽植代数杉木根际土壤共发现细菌 １２ 个门类，分别是：变形菌门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、 浮霉菌门 （ Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）、 厚壁菌门 （ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、 蓝藻门

（Ｃｙａｎｏｐｈｙｔａ）、螺旋体门 （ Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅ）、拟杆菌门 （ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、热微菌门 （ Ｔｈｅｒｍｏｍｉｃｒｏｂｉａ）、柔膜菌门

（Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ）、梭杆菌门（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ）、梭菌门（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ）、纤维菌门（Ｆｉｂｅｒ）、其他（ｏｔｈｅｒｓ）。 其中 ＦＣＰ 土壤

中，比例超过 １０％的细菌门类分别是 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ（３４．９７％）、Ｃｙａｎｏｐｈｙｔａ（２４．０４％）、Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ（１２．５７％）和

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（１０．９３％）；ＳＣＰ 土壤中，比例超过 １０％的细菌门类分别是 Ｃｙａｎｏｐｈｙｔａ（３１．５１％）、Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ（２８．
７７％）、Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（１４． １６％） 和 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （１０． ９６％）；ＴＣＰ 土壤中，比例超过 １０％的细菌门类分别是

Ｃｙａｎｏｐｈｙｔａ（３０．５６％）、Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ（２０．４７％）、Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（２０．１８％）和 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ（１７．５１％）。
此外，变形菌门在 ＴＣＰ 土壤比例最高达 ２０．１８％，在 ＦＣＰ 和 ＳＣＰ 土壤中分别为 １０．９３％和 １４．６１％，呈现随

栽植代数增加而递增趋势；厚壁菌门在 ＦＣＰ、ＳＣＰ 和 ＴＣＰ 土壤比例分别为 ３４．９７％、２８．７７％和 ２０．４７％，呈现随

栽植代数增加而递减趋势；放线菌门在 ＴＣＰ 土壤比例最高达 １７．５１％，而在 ＦＣＰ 和 ＳＣＰ 土壤中比例较为接近，
分别为 １２．５７％和 １０．９６％。
２．５　 不同栽植代数杉木根际土壤功能细菌变化

通过把酶切消化产生的 Ｔ⁃ＲＦｓ 片段和标准数据库比对，将匹配到的细菌进行整理，并按照功能性分为 ５
类：碳元素循环菌、硫元素循环菌、纤维降解与循环菌、氮元素循环菌及病原菌［３２⁃３４］，见表 ４。 由表 ４ 可知，碳
元素循环菌包括黄杆菌属和嗜甲基菌属；硫元素循环菌包括硫化杆菌属；纤维降解和循环菌包括二氧化碳嗜

纤维菌属、梭菌属和嗜纤维菌属；氮元素循环菌包括芽孢杆菌属、类芽孢杆菌属及弗兰克氏菌属；致病菌包括

梭杆菌属和梭菌属。 与碳循环相关的柱状黄杆菌（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃｏｌｕｍｎａｒｅ）相对含量从一代到三代分别为

０．２８％、０．１６％和 ０，呈下降趋势；甲基弯曲菌（Ｍｅｔｈｙｌｏｐｈｉｌｕｓ ＬＷ３）相对含量亦呈下降趋势，可见连栽导致参与

土壤碳循环的细菌数量减少。 与氮元素有关的细菌相对含量，在连栽杉木土壤中均呈现下降趋势。 在 ＦＣＰ、
ＳＣＰ、ＴＣＰ 土壤中，芽孢杆菌属的巴氏芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｐａｓｔｅｕｒｉｉ）相对含量分别为 ０．８３％、０ 和 ０；类芽孢杆菌

５　 １９ 期 　 　 　 吴则焰　 等：基于 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 方法的连栽杉木根际土壤细菌群落变化研究 　
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图 １　 连栽杉木根际土壤中细菌门类比例

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃ ｓｏｉｌｓ ｂａｃｔｅｒｉａ ｐｈｙｌａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｏｔａｔｉｏｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｉｒ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ

变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ；浮霉菌门 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ；厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ；蓝藻门 Ｃｙａｎｏｐｈｙｔａ；螺旋体门 Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅ；拟杆

菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ；热微菌门 Ｔｈｅｒｍｏｍｉｃｒｏｂｉａ；柔膜菌门 Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ；梭杆菌门 Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ；梭菌门 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ；纤维菌门 Ｆｉｂｅｒ；其他 ｏｔｈｅｒｓ

属的马阔里类芽孢杆菌（Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｍａｃｑｕａｒｉｅｎｓｉｓ）相对含量分别为 ０．２５％、０．１４％和 ０．０６％；弗兰克氏菌属的

弗兰克氏菌（Ｆｒａｎｋｉａｃｅａｅ）相对含量分别为 ０．４５％、０．３０％和 ０．１６％。
与硫循环有关的热氧化硫化杆菌 （ Ｓｕｌｆｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｈｅｒｍｏｓｕｌｆｉｄｏｏｘｉｄａｎｓ） 和氧化二硫化物硫化杆菌

（Ｓｕｌｆｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｄｉｓｕｌｆｉｄｏｏｘｄａｎｓ）相对含量呈现上升趋势，反映出连栽在一定程度上导致参与硫元素循环的细菌

数量增加。 纤维降解是土壤养分循环的重要一环，与纤维降解有关的二氧化碳嗜纤维菌属（Ｃａｐｎｏｃｙｔｏｐｈａｇａ）
和嗜纤维菌属（Ｃｙｔｏｐｈａｇａ）相对含量均有所增长但幅度不大，可见连栽对杉木根际土壤纤维降解菌影响不明

显。 病原菌鉴定出棒杆菌属 １ 种和梭菌属 ２ 种，在连栽杉木土壤中均呈现上升趋势。 在 ＦＣＰ、ＳＣＰ、ＴＣＰ 土壤

中，棒杆菌属的解葡萄糖苷棒杆菌（Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｇｅｎｉｔａｌｉｕｍ）相对含量分别为 ５．１３％、５．５７％和 ７．４６％；梭菌

属的产气荚膜梭菌（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｐｅｒｆｒｉｎｇｅｎｓ）相对含量分别为 ０．１３％、０．３３％和 ０．５４％；溶组织梭菌（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ
ｈｉｓｔｏｌｙｔｉｃｕｍ）相对含量分别为 ３．６３％、４．３３％和 ５．０１％。
２．６　 土壤理化性质与微生物群落多样性相关性分析

连栽杉木土壤理化性质和微生物多样性相关性分析见表 ５。 由表 ５ 可知，除 ｐＨ 外，其他所有多样性指数

均与土壤化学性质呈相关关系。 总有机碳（ＴＯＣ）、速效氮（ＡＮ）与土壤微生物群落多样性呈极显著相关。 相

反，碳氮比（Ｃ ／ Ｎ）与土壤微生物群落多样性呈极显著负相关。 此外，全氮（ＴＮ）与 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃
Ｗｅｉｎｅｒ 指数、均匀度指数显著相关；全磷（ＴＰ）与 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ 指数、均匀度指数显著相关；速效磷（ＡＰ）与
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Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数极显著相关；全钾（ＴＫ）与 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著相关；速效钾（ＡＫ）与所有指数相关性不显著。

表 ４　 不同栽植代数杉木根际土壤功能菌相对含量分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｏｔａｔｉｏｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｉｒ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ

功能分类
Ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

属名
Ｇｅｎｕｓ

末端限制性
片段数 Ｔ⁃ＲＦｓ

相对含量
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ／ ％

ＦＣＰ ＳＣＰ ＴＣＰ

碳循环
Ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｉｎｇ

柱状黄杆菌
Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃｏｌｕｍｎａｒｅ

黄杆菌属
Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ７１ ０．２８ａ ０．１６ｂ ０ｃ

甲基弯曲菌
Ｍｅｔｈｙｌｏｐｈｉｌｕｓ ＬＷ３

噬甲基菌属
Ｍｅｔｈｙｌｏｐｈｉｌｕｓ １４３ １．３ａ １．１ｂ ０．７４ｃ

硫循环
Ｓｕｌｆｕｒ ｃｙｃｌｉｎｇ

热氧化硫化杆菌
Ｓｕｌｆｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｈｅｒｍｏｓｕｌｆｉｄｏｏｘｉｄａｎｓ

硫化杆菌属
Ｓｕｌｆｏｂａｃｉｌｌｕｓ ２２９ ０．６７ｃ ０．７８ｂ １．３５ａ

氧化二硫化物硫化杆菌
Ｓｕｌｆｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｄｉｓｕｌｆｉｄｏｏｘｄａｎｓ

硫化杆菌属
Ｓｕｌｆｏｂａｃｉｌｌｕｓ ２３２ １．９１ｃ ２．１５ａ ２．０９ｂ

纤维降解
Ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ

黄褐二氧化碳噬纤维菌
Ｃａｐｎｏｃｙｔｏｐｈａｇａ ｏｃｈｒａｃｅａ

二氧化碳噬纤维菌
属 Ｃａｐｎｏｃｙｔｏｐｈａｇａ ２００ ０．３ｃ ０．４ｂ ０．５８ａ

解多糖梭菌
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｏｌｙｔｉｃｕｍ

梭菌属
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ １６０ ０．６４ａ ０．２８ｂ ０．３２ｂ

生孢噬纤维菌
Ｓｐｏｒｏｃｙｔｏｐｈａｇａ

噬纤维菌属
Ｃｙｔｏｐｈａｇａ ７２ ０ｂ ０．１２ａ ０．１３ａ

氮循环
Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｙｃｌｉｎｇ

巴氏芽孢杆菌
Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｐａｓｔｅｕｒｉｉ

芽孢杆菌属
Ｂａｃｉｌｌｕｓ ２４８ ０．８３ａ ０ｂ ０ｂ

马阔里类芽孢杆菌
Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｍａｃｑｕａｒｉｅｎｓｉｓ

类芽孢杆菌属
Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ７６ ０．２５ａ ０．１４ｂ ０．０６ｃ

弗兰克氏菌
Ｆｒａｎｋｉａｃｅａｅ

弗兰克氏菌属
Ｆｒａｎｋｉａ １１８ ０．４５ａ ０．３ｂ ０．１６ｃ

病原菌
Ｐａｔｈｏｇｅｎｓ

解葡萄糖苷棒杆菌
Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｇｅｎｉｔａｌｉｕｍ

棒杆菌属
Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉｕｍ ２３７ ５．１３ｃ ５．５７ｂ ７．４６ａ

产气荚膜梭菌
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｐｅｒｆｒｉｎｇｅｎｓ

梭菌属
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ６７ ０．１３ｃ ０．３３ｂ ０．５４ａ

溶组织梭菌
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｈｉｓｔｏｌｙｔｉｃｕｍ

梭菌属
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ２３９ ３．６３ｃ ４．３３ｂ ５．０１ａ

　 　 同一列不同的小写字母表示差异达 ０．０５ 显著水平

表 ５　 土壤理化性质与微生物群落多样性相关分析 （ｎ＝９）

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

土壤理化性质
Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

辛普森
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ（Ｄ）

香浓维纳
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ Ｉｎｄｅｘ（Ｈ）

均匀度
Ｅｖｅｎｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ （Ｅ）

ｐＨ －０．３９５ －０．３４７ －０．３８４

总有机碳 ＴＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．９４８∗∗ ０．９７７∗∗ ０．９６５∗∗

全氮 ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．８５９∗ ０．８０６２∗ ０．７２５

速效氮 ＡＮ（ｍｇ ／ ｋｇ） ０．９５３∗∗ ０．９３７∗∗ ０．９１８∗∗

全磷 ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．７３４ ０．８８７∗ ０．８９１∗

速效磷 ＡＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ０．９１１∗∗ ０．７６６ ０．７２１

全钾 ＴＫ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ０．８６２∗ ０．８１０ ０．７１５

速效钾 ＡＫ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ０．５３７ ０．６８２ ０．７０５

碳氮比 Ｃ ／ Ｎ －０．９３４∗∗ －０．９２７∗∗ －０．９１９∗∗

　 　 ∗：Ｐ＜０．０５，显著相关；∗∗：Ｐ＜０．０１，极显著相关

３　 结论与讨论

３．１　 连栽对杉木根际土壤微生物多样性的影响

除土壤 ｐＨ 外，土壤养分含量指标均与微生物群落多样性相关，且 ＴＯＣ、ＡＮ 与土壤微生物群落多样性指

７　 １９ 期 　 　 　 吴则焰　 等：基于 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 方法的连栽杉木根际土壤细菌群落变化研究 　
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数呈极显著相关，表明土壤有机质及碳氮含量会影响土壤微生物群落多样性，这和钟文辉等［３５］提出的观点一

致。 土壤 ＴＮ 与 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ 指数、均匀度指数显著相关；ＴＰ 与 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、均匀度指数显

著相关；ＴＫ 与 Ｓｉｍｐｓｏｎ 显著相关，可见土壤养分变化导致微生物群落多样性产生相应变化。 Ｃ ／ Ｎ 指数作为土

壤重要的指标，影响植物的生长和土壤微生物的平衡。 本研究发现土壤微生物群落多样性与 Ｃ ／ Ｎ 显著负相

关，与 Ｉｚｕｍｉ 等［３６］研究结果相一致。 ＳＣＰ 和 ＴＣＰ 土壤 Ｃ ／ Ｎ 显著高于 ＦＣＰ，较高的碳氮比可导致细菌代谢不平

衡，从而抑制细菌活性，导致细菌群落多样性降低。
３．２　 连栽对杉木根际土壤细菌群落结构的影响

本研究采用 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 技术共鉴定出细菌门类 １２ 类，其中占据优势的三大类细菌门类是变形菌门、放线菌

门和厚壁菌门。 土壤细菌数量和群落多样性从一代到三代呈现下降趋势，与部分学者的研究结果相似。 如杜

国坚等［３７］在浙江开化的杉木人工林连栽试验表明，连栽土壤微生物总数比第一代减少 ２３．４％，其中细菌、放
线菌分别减少 ２４．７％和 ３４．０％，真菌却增加 １０．４％。 李茂延等［３８］采用经典土壤微生物平板计数法对湖南会同

森林生态实验站的连栽杉木根际土壤进行了分析，结果发现连栽杉木根际土壤中细菌和放线菌数量呈现明显

减少。 但上述实验采用传统的微生物平板培养法，且环境中有 ９９％的微生物都是不可或者难以培养的，因此

传统的微生物平板培养法存在重大缺陷。 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 方法具有高通量、可重复性及快速性等优势，我们采用该技

术验证并拓展了前人开展的初步研究结论，取得了理想结果。 然而，Ｔ⁃ＲＦＬＰ 技术属于半定量研究，对群落特

征分析仍存在一定程度的偏差，精确性略差。 在后续研究中，我们将综合高通量测序、实时定量 ＰＣＲ 技术，进
一步深入开展连栽杉木根际土壤微生物群落变化研究。
３．３　 连栽对杉木根际土壤功能细菌的影响

将细菌按照功能分类后，本研究发现碳循环功能菌和氮循环功能菌含量在连栽杉木土壤中均呈现下降趋

势。 其中，柱状黄杆菌对土壤碳转化起关键作用；甲基弯曲菌是兼有甲基营养和甲烷营养特性的革兰氏阴性

菌，可利用葡萄糖或其他复杂营养物作碳源；芽孢杆菌属能产生芽孢，从而适应恶劣或极端环境，提高微生物

对环境的抗性，可利用无机氮作为生长繁殖的氮源，能够促进硝化作用、氨化作用［３９］；类芽孢杆菌属能产生内

生孢子，影响病原菌的细胞壁和细胞膜的结构，干扰蛋白互作，从而达到抵抗病原菌的作用［４０］。 弗兰克氏菌

属作为一种根瘤菌，和寄主植株体产生互利共生关系，该属细菌具有固氮作用，能有效促进植物生长［４１］。 病

原菌鉴定出棒杆菌属和梭菌属，均广泛分布于植物土壤中，通常能够化能自养或者异养，且分解糖类和蛋白质

类物质后产生混合有机酸和醇类物质甚至毒素，从而对植物体生长发育及有益菌的群落结构造成不良影

响［４２］。 病原菌数量随栽植代数增加逐渐增多，这种现象可能与连栽后杉木根系分泌化感物质有关。 化感物

质可影响根际微生物的正常生长发育，甚至改变土壤微生物群落结构［４３⁃４５］。 张新慧等［４６］研究发现，化感物质

２，４－二叔丁基苯酚在特定浓度下会抑制啤酒花（Ｈｕｍｕｌｕｓ ｌｕｐｕｌｕｓ）根际土壤细菌和真菌，造成土壤中微生物数

量减少，多样性降低；李瑞琴等［４７］在对马铃薯（Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ）连栽化感物质的研究发现，马铃薯连作根

际土壤有 ２ 种病原菌呈现上升趋势，鉴定为镰刀属真菌迅速繁殖造成产量下降。
土壤微生物对于森林生态系统的物质循环和能量流动至关重要，不同营林管理措施将会改变土壤微生物

群落结构和功能，从而间接影响植物生长。 我们推测杉木单一化多代连栽使得植物－土壤生态系统结构简单

化、自我调节能力下降。 本研究证实了由于杉木多代连栽，确实导致根际微生物群落结构发生了显著变化。
然而，连栽障碍形成原因是复杂的，导致其发生的因素是相互关联又相互影响的，是植物－土壤－微生物系统

内多种胁迫因子综合作用的结果。 此外，植物体在整个生长周期中会释放大量的化学物质，是介导植物与土

壤进行物质交换和能量流动的重要载体物质，也是构成植物不同根际微生态特征的关键因素，是植物－微生

物互作关系建立的基础。 越来越多的学者研究发现，化感物质对根际微生物群落结构有选择塑造作用，不同

植物体的根际微生物群落结构具有其独特性与代表性［４８⁃４９］；反过来，根际微生物群落结构变化对植物化感物

质释放、土壤营养循环、能量流动、信息传递有重要影响，进而影响植物生长发育过程［５０］。 前人研究发现，杉
木多代连栽地中存在多酚类物质积累，根际土及杉木各器官中均存在酚酸类化感物质［４，１８］。 化感物质在根际

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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土壤中长期大量累积，是否抑制了土壤有益菌的生长，促进了致病菌的繁殖，从而使土壤生态系统陷入恶性循

环？ 此外，土壤作为一个极其复杂的“黑匣子”，杉木根际土壤化感物质如何介导土壤微生物结构发生变化，
哪些化感物质起主导作用以及关键的特异微生物如何在连栽障碍形成的根际生态学过程中扮演重要角色，导
致杉木土壤生长环境灾变，仍需进一步开展深入研究。
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