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孑遗植物水松不同季节根际微生物群落
结构和功能特征
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摘要：[目的 ] 探索水松根际微生物群落结构和功能及随季节变化的规律。[方法 ] 采用 PCR-DGGE和 Biolog-

ECO微平板法测定不同季节水松根际土壤理化性质、微生物群落结构和功能，通过主成分分析和冗余分析等

方法解析根际微生态各环境因子的内在规律。[结果 ] 水松根际微生物群落中优势细菌为 α-变形菌（Alphapro-

teobacteria）、酸杆菌（Acidobacteria）和 δ-变形菌（Deltaproteobacteria），优势真菌为粪壳菌（Sordario-

mycetes）。夏季水松根际微生物量和微生物多样性最高。根际微生物的碳代谢能力在夏季最强，冬季最弱，

大致表现为夏季>秋季>春季>冬季，速效氮可能是微生物群落碳代谢功能的主要驱动因子。[结论 ] 水松根际

微生物群落多样性和碳代谢能力在夏季最优，在冬季最差。季节因素显著影响着根际微生物群落结构和功能，

开展相关研究时应充分考虑季节因素造成的波动。
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孑 遗 植 物 水 松 （ Glyptostrobus  pensilis

(Staunton ex D. Don) K. Koch）又名水帝松、水

杉松、水枞等，是杉科水松属中的唯一物种[1]；水

松因其古老而珍贵的基因被誉为植物界的活化石，

具有极高的科研价值。水松曾是北半球的重要物

种，广泛分布于北半球[2]，但第四纪冰期以来，其

种群迅速衰弱，正面临灭绝风险[3]，目前已被列为

国家一级濒危保护植物，被国际自然资源保护联盟

（IUCN）列为极危种。水松相关研究在质量和数

量上远落后于其他杉科乔木，为数不多的研究集中

在种群生态学和遗传生态学等领域，至今仍未见根

际微生物群落的报道。

根际土壤是指植物根系周围数毫米范围内受根

系活动强烈影响的土壤，是根系-土壤-微生物互作

的主要区域[4-5]。虽然前人对植物根际开展过大量

研究，但它仍是一个蕴藏着庞大未知信息的“黑匣

子”[6]。根际微生物是根际土壤中最活跃的部分，是

土壤中有机质转化和养分元素循环的引擎[7-9]，是

物质循环和能量流动的主要驱动因素。近年来，因

根际微生物的重要性逐渐受到学界广泛重视，有学

者将根际微生物称为“植物的第二基因组”，认为应

该将植物和根际微生物视作一个宏生物体来研

究[5]。与肠道菌群类似，植物根际微生物群落也由

数量庞大，种类繁多，功能各异的微生物组成，它
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们参与并影响着植物的养分吸收和抗逆性调节过

程，在植物生命的全过程都扮演重要角色，发挥关

键作用。植物能通过定向招募具有特定功能的微生

物组以增强其特定功能，例如招募特基拉芽孢杆

菌、丛植菌根真菌能够促进植物生长、提高植物的

抗旱性[10] 及养分吸收能力[11-13] 。根际微生物群落

灾变则会引起一系列病害，导致植物生产力下降甚

至死亡。因此根际微生物群落健康和多样性对土壤

生态系统服务的功能和稳定性至关重要[7]，是土壤

肥力和健康评价的重要指标。

土壤微生物群落的研究方法众多，传统平板培

养法只能对 0.1%～10%的土壤微生物进行研究[14]，

具有较大局限性。随着分子生态学技术的发展，

PCR-DGGE和 Biolog-ECO微平板等能够忽略

微生物培养限制的研究技术逐渐取代了传统方法，

并被广泛应用于生态学研究 [15-17]。变性梯度凝胶

电泳（Denaturing  gradient  gel  electrophoresis，
DGGE）以甲酰胺和尿素为变性剂，将不同长度和

碱基序列的 DNA片段分离，染色处理后能够获取

微生物群落结构信息，具有操作简便、检测阈值

低、重复性高和结果准确可靠等优点。Srivastava
等[18] 利用 DGGE技术揭示了印度稻田土壤微生物

群落的优势菌群及其与土壤理化性质间的相关性规

律。Biolog Eco微平板法通过量化微生物群落对

31种碳源代谢能力获取其特定的“代谢指纹”，能够

表征微生物群落的碳代谢特征，具有操作简便，灵

敏度高等优点。Feigl等 [19] 利用 Biolog-ECO微平

板监测赤泥添加对土壤微生物群落碳代谢特征的影

响，确定了合适赤泥添加比例。

基于此，本研究以不同季节水松为研究对象，

从根际-土壤-微生物角度切入，采用 PCR-DGGE
和 Biolog-ECO微平板等技术对水松根际微生物群

落特征及其季节动态变化规律开展研究，揭示不同

季节水松根际微生物群落结构和碳代谢功能特征，

寻找根际微生态中驱动根际微生物群落变化的关键

环境因子，为水松进一步的研究提供有益理论

参考。

 1　 材料和方法

 1.1    研究地概况

本试验采样地点位于福建省宁德市屏南县上楼

村（26°58′ N，118°57′ E），闽东北鹫峰山脉中

段，东峰尖北麓的一片沼泽地中，该林是世界上林

地面积最大、种群数量最多的天然水松林。林中生

长着 72株水松，胸径多在 40～70 cm之间，树高

多为 15～20 m，平均树龄约为 418岁。该区域属

亚热带季风气候，年平均气温为 15 ℃，年积温

5 214.2 ℃，年平均降水量约为 1 800 mm，气候

温暖湿润，雨水充沛，四季分明，冬无严寒，夏无

酷暑。水松林位于山谷地带，林下土壤细腻肥沃，

植被物种丰富，伴生植物有柳杉（Cryptomeria
fortunei  Hooibrenk  ex  Otto  et  Dietr.）、马尾松

（Pinus massoniana Lamb.）等。

 1.2    样品采集

参考吴则焰[20] 的调查结果，选择 5株具有代

表性的（长势良好，胸径 20～60 cm之间）水松

为研究对象，表征林中 72棵水松。分别于

2021年 12月 25日（冬季）、2022年 3月 16日

（ 春 季 ）、 2022年 6月 12日 （ 夏 季 ） 和

2022年 9月 30日（秋季）采集土壤样品。用铲

子去除土壤表面的腐质层，挖取 0～20 cm深度的

水松根系，轻轻抖落表面土壤，收集附着在根系上

的土壤为根际土壤，于室内风干至可过筛状态，除

去残留的根系和小石子，置于 4 ℃ 冰箱保存，用

于后续试验测定。

 1.3    土壤理化性质测定

含水量采用烘箱烘干法测定；pH采用电位法

（水土比为 2.5: 1）测定；速效氮（AN）采用碱

扩散法测定；速效磷（AP）采用 NaHCO3 法测

定；速效钾（AK）采用醋酸铵-火焰光度法测定；

土壤以 HClO4-H2SO4 法处理后，全氮（TN）和全

磷（TP）采用全自动间断化学分析仪测定，全钾

（TK）采用火焰光度法测定。具体步骤参照鲍士

旦[21] 的方法。

 1.4    土壤酶活性测定

纤维素酶和蔗糖酶采用 3, 5-二硝基水杨酸比

色法测定；脲酶采用苯显色法测定；酸性磷酸酶采

用对硝基苯磷酸二钠比色法测定；过氧化氢酶采用

高锰酸钾滴定法测定。具体步骤参照关松荫[22] 的

方法。

 1.5    微生物量测定

微生物量碳、氮含量的测定采用氯仿熏蒸法。

具体步骤参照吴金水[23] 的方法。

 1.6    微生物群落结构测定

使用土壤 DNA提取试剂盒（OMEGA，美
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国）提取土壤 DNA。PCR反应体系均为 50 μL:
1.25 μL 100 mol·L−1 上下游引物，25 μL 2 × Hieff®

Robust PCR Master Mix，10 ng DNA模板，ddH2O
补齐至 50 μL。细菌第一轮 PCR引物为 27F和

1 492R[24]，PCR扩增程序：95 ℃ 预变性 5 min；
95 ℃ 变性 30 s，53 ℃ 退火 30 s，72 ℃ 延伸 1
min，循环 35次；72 ℃ 终延伸 5 min。第二轮

PCR引物为 GC-357F（5′-CGCCCGCCGCGCGC
GGCGGGCGGGGCGGGG GCACGGGGGGCCT
ACGGGAGGCAGCAG-3 ′）和 518R（5 ′-ATTAC
CGCGGCTGCTGG-3′），PCR扩增程序：95 ℃
预变性 5 min；95 ℃ 变性 30 s，48 ℃ 退火 30 s，
72 ℃ 延伸 30 s，循环 35次；72 ℃ 终延伸 5 min。
真 菌 PCR引 物 为 GC-Fung（ 5 ′-CGCCCGCC
GCGCCCCGCGCCGGCCCGCCGCCCCCGCC
CCATTCCCCGTTACCCGTTG-3 ′）和 NS1（ 5 ′-
GTAGTCA TATGCTTGTCTC-3 ′），PCR扩增程

序：95 ℃ 预变性 5 min；95 ℃ 变性 30 s，53 ℃
退火 30 s，72 ℃ 延伸 30 s，循环 35次；72 ℃
终延伸 10 min。使用胶回收试剂盒（OMEGA，美

国）回收目的基因。细菌凝胶的变性梯度为

45%～60%，丙烯酰胺凝胶强度为 8%，在 80 V，
60 ℃ 条件下电泳 12 h。染色采用银染法：①加入

固定液（10%乙醇，0.5% 冰醋酸），100 r·min−1

振荡 15  min，用双蒸水清洗；②加入染色液

（AgNO3 0.2%，甲醛 0.1%），避光条件下100 r·min−1

振荡 15  min，用双蒸水清洗；③加入显色液

（NaOH  1.5%，甲醛 0.1%），100  r·min−1 振荡

15 min，用双蒸水清洗。使用凝胶成像仪（BIO-
RAD，美国）扫描凝胶图片。使用软件 Quantity

One将图片信息转化为数字信息。条带 DNA转入

Trans-T1 Phage Resistant化学感受态细胞后送公

司（生工，上海，中国）测序，使用 NCBI数据库

比对测序结果。

 1.7    微生物碳代谢功能测定

称取 10 g（精确至 0.001 g）土壤加入至 50
mL  0.85%  NaCl溶 液 中 ， 摇 床 中 30 ℃， 200
r·min−1 振荡 30  min。冰浴静置 5  min。吸取 5
mL上层浸提液，加入至 45 mL 0.85% NaCl溶液

中，重复稀释制得 1:1 000提取液。向 Biolog-
ECO微平板的各孔中加入 150 μL 1:1 000土壤浸

提液。30 ℃ 避光培养 168 h，每隔 24 h使用酶标

仪读取各孔在 590 nm处的吸光值用于数据分析。

 1.8    数据分析

在软件 SPSS 19中采用 Duncan (D) 法进行

单因素方差分析以检验样本显著性差异。使用

ORIGIN 2021 pro绘制柱状图；使用软件 STAMP
v2.1.3分别以微生物类群相对丰度和 31种碳源在

168 h处的吸光值为数据进行主成分分析；使用软

件 TBtools以微生物类群相对丰度为数据进行热图

分析；使用软件 Canoco 5以微生物类群相对丰度

和土壤理化性质为数据进行冗余分析。

 2　 结果

 2.1    水松根际土壤微生物量与酶活性季节变化

微生物量碳、氮测定结果（图 1）显示，不同

季节水松根际土壤微生物量碳和微生物量氮含量表

现为夏季>秋季>春季>冬季，不同季节间差异显

著，说明水松根际的微生物数量在夏季最高，在冬

季最低。水松根际土壤纤维素酶和蔗糖酶在夏季最
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注 ：不同小写字母表示不同样本间差异显著（n=3, p<0.05）

Note：Different lowercase letters indicate significant differences between different samples (n=3, p<0.05)

图 1    不同季节水松根际土壤微生物量碳（A）和氮（B）含量

Fig. 1    Rhizosphere soil microbial biomass carbon (A) and nitrogen (B) of G. pensilis in different season
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高，在冬季最低，说明夏季根际微生物的有机质代

谢能力最强土壤有机质的降解速率在夏季最高。脲

酶和酸性磷酸酶活性在春季最高，说明土壤中含

氮、磷化合物的矿化速率在春季最高。过氧化氢酶

活性在秋季最高，说明根际土壤的抗氧化能力和抗

逆性在秋季最强（图 2）。
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图 2    不同季节水松根际土壤酶活性

Fig. 2    Rhizosphere soil enzyme activity of G. pensilis in different season
 

 2.2    水松根际微生物群落结构及其季节变化

PCR产物的检测结果（图 3A～D）显示，条

带明亮清晰且长度与预期相符，说明扩增成功。从

水松根际微生物的 PCR-DGGE图谱（图 3E、F）
中各选取 45和 9个条带，由上至下进行编号，依

次分别为 X-1至 X-45和 Z-1至 Z-9。主成分分析结

果（图 4A、B）显示，不同季节水松根际的细菌

和真菌群群落差异均显著。从水松根际土壤中共鉴

定到 35种细菌和 5种真菌，在纲水平上可将细归为

11个微生物类群，分别为酸杆菌（Acidobacteria），
α-变 形 菌 （ Alphaproteobacteria）、 β-变 形 菌

（ Betaproteobacteria） 、 δ-变 形 菌

（Deltaproteobacteria）、厚壁菌（Firmicutes）、

γ-变形菌（Gammaproteobacteria）、纤线杆菌

（Ktedonobacteria）、硝化螺旋菌（Nitrospirae）、
Oligoflexi、Saccharibacteria和其他类群。细菌群

落中的优势类群为α-变形菌（Alphaproteobacteria）、

酸 杆 菌 （ Acidobacteria） 和 δ-变 形 菌

（Deltaproteobacteria）（表 1）；将真菌归为 4个微

生物类群，分别为座囊菌（Dothideomycetes）、锤

舌菌（Leotiomycetes）、粪壳菌（Sordariomycetes）
和银耳菌（Tremellomycetes），其中真菌群落中

的优势类群为粪壳菌（Sordariomycetes）（表 1）。
聚类分析结果（图 4C、D）显示，夏季与秋季的

根际细菌群落较为接近，春季与冬季的根际细菌群

落较为接近。春季与冬季的真菌群落较为接近，秋

季与其他季节的真菌群落差异最大。

 2.3    水松根际微生物群落碳代谢特征及其季节变化

Biolog-ECO微平板实验结果（图 5）显示，

AWCD值（Average well  color  development）均

在夏季最高，在冬季最低，说明夏季水松根际微生

物群落的碳代谢能力最强，冬季最弱。依据化合物

的基团特性将 Biolog-ECO板中的 31种碳源分为

6大类，分别为多聚合物类、羧酸类、糖类、酚酸
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类、氨基酸类和胺类，结果（图 5B）显示微生物

群落代谢氨基酸类碳源的能力最强，其余依次为胺

类、羧酸类、糖类、多聚合物类和酚酸类碳源。水

松根际微生物群落代谢羧酸类、氨基酸类、酚酸

类、多聚合物类和糖类的能力在夏季最强，在冬季

最弱，代谢胺类碳源的能力在秋季最强，冬季最

弱。微生物多样性指数分析结果（表 2）显示，

Shannon指数、Brillouin指数和均匀度指数均在夏

季出现最高值，说明夏季水松根际微生物的群落多

样性最高。主成分分析结果（图 5C）中，不同季

节的样本点间距显著大于相同季节，说明不同季节

水松根际微生物群落碳代谢特征差异显著。微生物群落碳代

谢特征和土壤理化性质（表 3）的冗余分析结果

（图 5D）显示，速效氮含量与根际微生物群落的

碳代谢特征的相关性最强，其余依次为速效钾、速

效磷、全氮、全钾、全磷、pH和含水量。

 3　 讨论

 3.1    水松根际土壤微生物量和酶活性

微生物量碳、氮指构成微生物的碳、氮元素，
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注：A, 土壤总 DNA；B,  16S rNDA第二轮 PCR扩增产物（引物为 27F,  1492R）；C, 16S rNDA第二轮 PCR扩增产物（引物为 GC-357F,
518R）；D, 18S rRNA PCR扩增产物（引物为 GC-Fung, NS1）；E, 细菌 16s rDNA DGGE图谱；F, 真菌 18s rDNA DGGE图谱。图中数字为条
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Notes: A, soil  total  DNA; B, first  round PCR amplification products of 16S rNDA (Primers are 27F, 1492R); C, second round PCR amplification
products  of  16S  rDNA  (Primers  are  GC-357F,  518R);  D,  PCR  amplification  products  of  18S  rNDA  (Primers  are  GC-Fung,  NS1);  E,  DGGE
fingerprint of bacteria 16s rDNA; F, DGGE fingerprint of fungi 18s rDNA. The numbers in the figure are the number of bands

图 3    土壤 DNA及其 PCR产物和 DGGE图谱

Fig. 3    Soil DNA and its PCR products and DGGE fingerprint
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表 1    根际微生物类群相对丰度

Table 1    Relative abundance of rhizosphere microbial groups %
界

Kingdom
纲

Class
冬季
Winter

春季
Spring

夏季
Summer

秋季
Autumn

细菌 Bacteria

Alphaproteobacteria 37.69 b 38.58 b 41.83 a 42.96 a

Acidobacteria 22.64 a 20.36 b 19.54 b 22.48 a

Deltaproteobacteria 13.66 b 24.29 a 14.69 b 14.17 b

Firmicutes 6.44 c 4.83 d 13.11 a 9.77 b

Betaproteobacteria 3.35 d 4.53 a 3.48 c 3.80 b

Ktedonobacteria 9.36 a 2.03 b 0.48 d 1.01 c

Actinobacteria 2.32 a 1.12 c 1.64 b 0.89 d

Other 1.04 c 0.93 c 3.60 a 1.64 b

Oligoflexia 1.92 b 2.39 a 0.27 d 1.26 c

Nitrospirae 0.97 b 0.27 c 0.90 b 1.63 a

Gammaproteobacteria 0.61 ab 0.67 a 0.47 bc 0.40 c

真菌 Fungi

Dothideomycetes 2.19 b 1.76 c 5.44 a 1.47 d
Leotiomycetes 28.83 a 28.86 a 29.09 a 27.65 b

Sordariomycetes 40.69 b 31.97 d 36.53 c 50.53 a

Tremellomycetes 28.29 b 37.41 a 28.94 b 20.35 c

　　注：不同小写字母表示同一行数据间差异显著（p<0.05, n=3）
　　Note: Different lowercase letters indicate significant differences of data in the same line (p<0.05, n=3)
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图 4    对不同微生物类群丰度作主成分分析和热图分析

Fig. 4    Principal component analysis and redundancy analysis of the abundance of different microbial taxa
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能够反映土壤中的微生物量，也是土壤各生态转化

过程中的关键驱动因子[25]。微生物量碳、氮对土壤

环境变化的响应十分灵敏，被认为是评价土壤质量

的良好指标[26-27]。植物与微生物经过漫长的历史演

化，逐渐进化出了一套互利共生的合作模式[28]，植

物通过分泌物为微生物提供有机养分，而微生物通

过降解有机化合物为植物提供无机养分[29]，这种机

制提高了植物与微生物的环境适应性[30]，因此生物

量的高低能够表征植物和土壤健康状况[31]。本研究

中，水松根际微生物量在冬季最低，在夏季达到了

最高值，说明水松根际活动在夏季最为活跃，根际

土壤质量在夏季最优。其原因可能是夏季水松生长

旺盛，对无机养分的需求相比冬季大大提高，因此

增加了根系分泌物的分泌量，同时林地中茂盛生长

植被也向土壤中输入了大量有机物，这些碳源的输

入极大地丰富了土壤微生物量。这与 Lepcha等[32]

的研究结果相符。酶是土壤养分循环的重要驱动

力，是土壤健康评价体系的重要指标之一，微生物

是其重要来源之一。水松根际土壤纤维素酶和蔗糖

酶活性在夏季最高，即有机养分的分解速率在夏季

表 2    根际微生物群落多样性

  Table 2    Diversity of rhizosphere microbial community
冬季
Winter

春季
Spring

夏季
Summer

秋季
Autumn

Shannon 4.653 7 ± 0.013 7 c 4.704 1 ± 0.003 1 b 4.828 2 ± 0.004 8 a 4.706 1 ± 0.012 4 b

Simpson 0.991 3 ± 0.000 6 a 0.980 3 ± 0.000 2 b 0.980 1 ± 0.000 1 b 0.978 8 ± 0.000 4 c

均匀度 Evenness 0.939 4 ± 0.002 8 c 0.949 5 ± 0.000 6 b 0.974 6 ± 0.001 0 a 0.949 9 ± 0.002 5 b

Brillouin 3.472 6 ± 0.020 3 d 3.728 5 ± 0.038 0 c 4.011 8 ± 0.026 0 a 3.849 6 ± 0.036 6 b

　　注：不同小写字母表示同一行数据间差异显著（p<0.05, n=3）
　　Note: Different lowercase letters indicate significant differences of data in the same line (p<0.05, n=3)
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图 5    碳代谢特征及其主成分分析和冗余分析

Fig. 5    Carbon metabolism characteristics and its principal component analysis and redundancy analysis
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达到最高。本研究中的微生物量、酶活性和养分含

量的季节变化规律相吻合，推测在夏季，水松通过

影响土壤碳源的输入来调控根际微生物量和相关酶

活性，进而改变有机质矿化速率和养分积累，提高

土壤质量，使根际微生态系统生态功能与水松生长

周期相协调。

 3.2    水松根际微生物群落结构特征

群落结构是微生物群落主要生物学特征之

一[33]。PCR-DGGE技术能够突破绝大多数微生物

不可培养的限制[34]，直接对土壤中的基因组进行分

析，解析土壤微生物群落结构，获得微生物优势类

群等重要的信息[18]。大量研究表明，土壤的生态学

功能与微生物群落结构息息相关[35]。微生物群落结

构变化通过影响土壤养分矿化速率 [36]、土壤抑病

性[37] 和植物促生能力[38] 等途径调控土壤微生态的

生态学功能。因此微生物群落结构的解析对于加深

植物理解至关重要。本研究结果显示，不同季节下

水松根际微生物群落结构差异较大，但其中的优势

类群较为稳定，细菌优势类群均为 α-变形菌

（Alphaproteobacteria）、酸杆菌（Acidobacteria）
和 δ-变形菌（Deltaproteobacteria），真菌优势类

群均为粪壳菌（Sordariomycetes）。不同季节间

水松根际微生物群落结构差异显著，说明季节因素

对水松微生物群落造成了显著影响，季节因素可能

通过改变根际微生物群落从而影响水松的生长发

育。Marschner等 [39] 在其他植物研究中得到了类

似结果。

 3.3    水松根际微生物群落碳代谢特征

微生物群落的碳代谢特征能够表征土壤有机质

的降解能力和微生物多样性[40-41]，是微生物群落关

键特征之一[42]。本研究结果显示，水松根际微生物

群落的碳代谢能力在夏季最强，在冬季最弱，这闫

法军等[43] 的研究结果类似。值得注意的是，水松

根际微生物群落对氨基酸类碳源的代谢能力最强，

说明水松根际微生物对氨基酸类碳源具有很强的偏

好性，而氨基酸类物质是植物向土壤中分泌的大量

低分子化合物之一[44-45]，因此这种偏好性可能是水

松对根际微生物群落定向调控结果，这体现出了水

松植株与根际微生物之间的高度协调。宋贤冲

等[46] 也得到了类似研究结果。微生物多样性与群

落的代谢能力息息相关，微生物多样性指数显示，

春季和夏季的水松根际微生物群落多样性优于秋季

和春季。水松根际微生物群里碳代谢特征的主成分

分析结果表明，季节因素对水松根际微生物群落碳

代谢特征存在显著影响。冗余分析结果显示，速效

氮含量对水松根际微生物碳代谢特征影响最大，即

速效氮含量是微生物碳代谢特征变化的主要驱动

因子。

 4　 结论

水松根际微生物群落多样性和碳代谢能力在夏

季最优，在冬季最差，季节因素显著影响着根际微

生物群落结构和功能。因此在开展水松根际微生态

相关研究时应充分考虑到季节因素造成的波动，以

增强研究结果的代表性。本研究首次揭示了不同季

节水松根际微生物群落结构和碳代谢特征，填补了

水松在根际微生态领域研究的空白，为水松在根际

表 3    根际土壤理化性质

  Table 3    Physical and chemical properties of rhizosphere soil
指标
Index

冬季
Winter

春季
Spring

夏季
Summer

秋季
Autumn

温度 Temperature/℃ 2.85 ± 0.30 d 9.61 ± 0.32 c 14.36 ± 0.24 a 12.19 ± 0.16 b

土壤含水量 Soil water content/% 77.72 ± 1.12 b 79.68 ± 1.49 ab 81.15 ± 1.77 a 80.15 ± 0.62 ab

pH 5.01 ± 0.03 a 4.75 ± 0.02 c 4.61 ± 0.02 d 4.94 ± 0.07 b

速效氮 Available nitrogen/（mg·kg−1） 200.31 ± 7.85 d 228.68 ± 15.07 c 274.87 ± 2.82 a 249.20 ± 6.51 b

速效磷 Available phosphorus/（mg·kg−1） 11.20 ± 0.14 d 14.65 ± 0.28 c 20.53 ± 0.35 a 19.41 ± 0.36 b

速效钾 Available potassium/（mg·kg−1） 221.56 ± 4.61 d 244.38 ± 2.73 c 304.31 ± 5.43 a 283.64 ± 5.90 b

全氮 Total nitrogen/（g·kg−1） 4.45 ± 0.10 d 5.66 ± 0.07 c 7.92 ± 0.27 a 6.50 ± 0.19 b

全磷 Total phosphorus/（g·kg−1） 0.66 ± 0.02 a 0.47 ± 0.03 b 0.44 ± 0.02 b 0.30 ± 0.03 c

全钾 Total potassium/（g·kg−1） 2.74 ± 0.17 c 3.39 ± 0.12 b 3.92 ± 0.07 a 3.25 ± 0.06 b

　　注：不同小写字母表示同一行数据间差异显著（p<0.05, n=3）
　　Note: Different lowercase letters indicate significant differences of data in the same line (p<0.05, n=3)
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微生态领域的进一步研究提供了有益理论依据。
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Functional Characteristics of Rhizosphere Soil Microbial
Communities of Relict Plant Glyptostrobus pensilis in

Different Seasons

ZHANG Chen1,2,3, ZHOU Liu-ting4, WANG Yan-yan1,5, LIN Rui-yu2,3,5, WU Ze-yan1,2,3

(1. College of JunCao Science and Ecology of Fujian Agriculture and Forestry University, Fuzhou　350002, Fujian, China; 2.
Key Laboratory of Crop Ecology and Molecular Physiology in Fujian Provincial Universities, Fuzhou　350002, Fujian, China; 3.
Fujian Provincial Key Laboratory of Agricultural Ecological Process and Safety Monitoring, Fuzhou　350002, Fujian, China; 4.
Agricultural Ecology Research Institute, Fujian Academy of Agricultural Sciences, Fuzhou　350013, Fujian, China; 5. College

of Life Science of Fujian Agriculture and Forestry University, Fuzhou 350002, Fujian, China)

Abstract: [Objective] To explore the structure and function of rhizosphere microbial community of Glypto-
strobus  pensilis  and  its  seasonal  variation. [Methods] PCR-DGGE and  Biolog-ECO microplate  methods
were used to determine the soil physicochemical properties, structure and function of rhizosphere microbi-
al community of G. pensilis  in different seasons, and the intrinsic patterns of rhizosphere microecological
factors were analyzed by principal component analysis and redundancy analysis. [Result] The dominant
bacterial  in  the  rhizosphere  microbial  community  of G.  pensilis were  Alphaproteobacteria,  Acidobacteria
and  Deltaproteobacteria,  and  the  dominant  fungi  was  Sordariomycetes.  Rhizosphere  microbial  biomass
content and microbial diversity in the soil of G. pensilis are the highest in summer. Carbon metabolism of
rhizosphere microorganisms in the summer was the largest, followed by autumn, spring, and winter. Avail-
able nitrogen may be the main factor  driving changes in the functional  diversity  of  carbon metabolism in
rhizosphere  microbial  communities.  [Conclusion]  The diversity  and  carbon  metabolism  ability  of   rhizo-
sphere microbial community of G. pensilis are the best in summer and the worst in winter. Seasonal factors
significantly  affect  the  structure  and  function  of  rhizosphere  microbial  community,  and  the  fluctuation
caused by seasonal factors should be fully considered in the future related research.
Keywords: Glyptostrobus pensilis; rhizosphere microorganism; seasonal dynamic; PCR-DGGE; Biolog-
ECO
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