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玉米品种对根际微生物利用光合碳的影响
李增强1, 2  赵炳梓1†  张佳宝1
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摘 要  通过温室盆栽试验，以玉米品种郑单958（ZD）和陕单8806（SD）为对象，采用磷脂脂肪酸（PLFA）联合13CO2标记技术对不同品种玉米光合同化碳在玉米―根际土壤系统的分配特征以及利用新光合同化碳的微生物群落进行了定量研究。结果表明：ZD的生物量及其植株和根际土壤的13C含量均显著高于相应的SD处理，说明玉米品种能够显著影响光合同化碳的分配。根际土壤中部分PLFA-C百分比和PLFA-13C百分比在两品种间显著不同，且ZD种植土壤中表征细菌（包括革兰氏阳性菌（G+）和革兰氏阴性菌（G-））和真菌的PLFA-C及PLFA-13C含量均显著高于种植SD土壤。ZD土壤中表征G+、G-、真菌和放线菌的PLFA-13C含量分别占总PLFA-13C的2.4%、33%、35%和0.3%，而上述参数在SD土壤中的值分别为5.9%、55%、11%和1.1%。ZD处理较SD处理提高了真菌/细菌比值，降低了环丙脂肪酸/前体比值。本研究表明根际微生物对光合同化碳的利用受玉米品种的显著影响，G-和真菌是利用光合同化碳的主要群落。
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根际是植物和微生物交流活跃的土壤微区，根际微生物受到植物的显著影响。研究表明根际微生物数量和群落结构在不同植物种类间以及同一植物不同品种间均存在显著差异[1-3]。例如钱秋平等[2]利用磷脂脂肪酸（PLFA）技术发现不同大豆品种显著影响了其根际微生物群落结构。Aira等[3]发现不同玉米杂交品种的根际微生物活性和群落结构均存在显著差异。同一作物不同品种对其根际微生物的影响主要与不同品种的根系形态以及根际沉积物数量和组成等因素有关[1,3]。
植物光合同化碳以根际沉积物的形式进入土壤，是根际微生物的主要碳源和能量来源。根际微生物能够通过自身代谢活动将这部分碳源或以气体的形式返回大气，或以有机质的形式存储于土壤中[4]。因此，根际微生物对光合同化碳的利用能够显著影响土壤碳固定过程。研究表明根际不同微生物群落对光合同化碳的利用能力不同[1, 5-7]，例如Tian等[5]发现根际革兰氏阴性菌是利用水稻光合同化碳的主要群落。此外，研究表明不同植物种类[1]、植物生育期[6-7]以及土壤环境条件[5]等因素均能对根际微生物利用光合同化碳产生显著影响。然而，根际微生物对光合同化碳的利用在同一作物不同品种间的差异尚未引起广泛关注。研究不同作物品种对根际微生物利用光合同化碳的影响对于进一步了解根际土壤碳循环和碳固定过程具有重要意义。
近期发展起来的稳定性同位素探针技术（SIP）能够定量研究参与光合同化碳转化的微生物群落[8]。虽然基于核酸（DNA）的SIP技术可以提供大量关于微生物遗传多样性和分子生态学方面的信息[9]，但是由于DNA的周转率相对较低，得到足够被13C标记的DNA相对比较困难[8]，同时由于该技术操作繁琐、测试费用高以及后续数据处理复杂等原因，基于DNA的SIP技术极少被用于研究根际微生物对光合同化碳的利用。而基于PLFA的SIP技术由于具有灵敏度高、操作简单等优点被广泛用来研究水稻[5,7]、白苜蓿[1]以及黑麦草[1,10]等植物光合同化碳的根际微生物代谢过程。这些研究也进一步证实该技术在研究根际微生物利用光合同化碳方面是一项成熟的技术。
华北平原是我国主要的夏玉米产区，本研究以华北平原常见的郑单958（ZD）和陕单8806（SD）玉米品种为对象，通过温室盆栽，利用基于PLFA的SIP技术，定量研究不同玉米品种条件下光合同化碳在作物―土壤系统中的分配及根际微生物对光合同化碳的利用，其结果对于全面认识植物―微生物间碳循环具有重要科学意义。
1 材料与方法
1.1  供试土壤与试验设计
供试土壤于2007年9月采集自中国科学院封丘农业生态实验站内（114° 24′E, 35° 00′N），土壤质地为砂壤，土壤类型为潮土（干润冲积新成土，中国土壤系统分类检索（2001））。采集表层（0~20 cm）土壤样品，避光风干，过8 mm筛，备用。试验开始前土壤基本理化性质为：有机碳8.50 g kg-1，全氮0.64 g kg-1，有效氮27.6 mg kg-1，有效磷20.1 mg kg-1，速效钾86.1 mg kg-1，pH 8.23。
盆栽试验采用高25 cm、直径20 cm的塑料盆，每盆装风干土5 kg，以尿素、重过磷酸钙和氯化钾作为基肥与土壤混合，肥料用量为N 150 mg kg-1、P2O5 110 mg kg-1、K2O 82.5 mg kg-1，调节土壤含水量至田间持水量的80%。为了测定微生物群落对光合同化碳的利用，设置对照组（UL）和标记组（L），其中未标记组和标记组均包括郑单958（ZD）和陕单8806（SD）两个品种。每个处理重复3盆，共计12盆。
1.2  13CO2脉冲标记
玉米于2014年6月15日播种，每盆播种两粒，出苗后仅留一颗健壮苗，间苗后40 d开始标记，标记方法参考尹云峰等[11]的方法。标记过程在两个特制的透明有机玻璃箱（长×宽×高：100 cm × 70 cm × 180 cm）中完成，玻璃箱内装有2个小型风扇，并留有注射器和温度计插孔。标记于晴天上午的8:00 ~ 12:00在南京土壤研究所温室内进行。在玉米自然生长及标记过程中，每天早上用精密磅秤称量标记组和对照组盆重，用蒸馏水补充损失的水分。
每次的具体标记步骤如下：（1）将每个品种的3个塑料盆分别放入标记箱的底座上，每个底座放置3个烧杯，其中2个烧杯各装有1.5 g Na213CO3（13C丰度为99%，购自上海化工研究院），另1个烧杯装有4 g Na212CO3。同时每个底座放入冰块，防止标记过程中温度过高。（2）将两个玻璃箱分别放在底座槽内，加水密封，启动风扇，让玉米在玻璃箱内进行10 min的光合作用，关闭风扇。用注射器将100 ml 2 mol L-1盐酸溶液加入其中一个装有Na213CO3烧杯中，然后打开风扇 ，让玉米在玻璃箱中进行光合作用。（3）标记90 min后，用注射器向另一装有Na213CO3的烧杯中加入盐酸溶液，继续进行标记。（4）最后的60 min内向装有Na212CO3烧杯中加入足量盐酸溶液产生12CO2，让玉米进行光合作用。标记结束后，取走玻璃箱。每个品种均同时进行同样的标记过程，整个标记过程中玻璃箱内的温度在27~37℃之间，连续标记7d。与此同时，对照组放置于离标记玻璃箱5 m以上的区域，防止污染。
1.3  样品采集与分析
标记结束后的第1天收获对照组和标记组的茎叶部分和根，同时采用抖根法收集根际土壤。将茎叶和根用去离子水洗净，105℃杀青30 min，70℃烘干12 h，粉碎过100目筛。根际土壤样品一部分风干后，过100目筛，用来测定碳含量和(13C值，一部分保存于-20℃冰箱中用于测定微生物磷脂脂肪酸。
土壤有机碳用重铬酸钾外加热法测定，植物茎叶和根含碳量采用元素分析仪测定。土壤和植物体(13C值用同位素质谱仪（FLASH-2000 Delta V ADVADTAGE，美国）测定。其中，土壤(13C值测定前先用1 mol L-1 HCl溶液将土壤中的碳酸盐除掉，然后测定(13C值。
微生物群落结构采用磷脂脂肪酸（PLFA）生物标记法测定[12]。用修正的Bligh和Dyer提取液（柠檬酸缓冲液:甲醇:氯仿体积比为0.8:2:1）震荡提取磷脂，提取2次。合并两次提取液，加入氯仿-柠檬酸缓冲液（体积比为1:1）静置过夜。提取混合液中的氯仿相，氮气吹干。再次用氯仿溶解氮气干燥的样品，转移至硅胶柱（Waters公司, Massachusetts，美国）中，依次采用氯仿、丙酮和甲醇洗脱硅胶柱，收集甲醇相，氮气吹干。甲醇相磷脂用氢氧化钾-甲醇溶液皂化得到磷脂脂肪酸甲酯（FAME），然后氮气吹干，-20℃冷冻保存。用正己烷将样品溶出，加入正十九烷酸甲酯作为内标物质，用气相色谱仪（Agilent 6850，美国）测定。进样量为2 μl，分流比为100:1。程序升温：初始温度为170℃，然后以5℃ min-1升至260℃，后以40℃ min-1升至310℃，保持1.5min。色谱峰鉴定及峰面积采用MIDI软件（MIDI公司, Newark, DE，美国）计算。所用溶剂均为色谱纯。
PLFA的(13C值测定采用气相色谱-燃烧-同位素比率质谱联用仪（GC-C-IRMS），型号Deltaplus XL（Thermo Finnigan, San Jose, CA, 美国），电子电离100 eV，燃烧界面温度860℃。气相色谱条件与上述条件相同。在测定每一个样品的前后分别测定三次已知13C丰度的CO2，用于校正测得的FAME的丰度值。
由于同位素计算的需要，本文仅选择在标记组和对照组均能测到(13C值的14种PLFA单体进行后续的计算，这14种PLFA单体的总和分别占对照组和标记组总PLFA的 90%和92%。选择16:0、18:0、i15:0、a15:0、i17:0、a17:0、i16:0、16:1w7c、16:1w5c、18:1w7c、cy19:0和18:1w9c作为细菌特征脂肪酸[13-14]，革兰氏阳性菌（G+）特征脂肪酸选择i15:0、a15:0、i17:0、a17:0、i16:0，革兰氏阴性菌（G-）的特征脂肪酸选择16:1w7c、18:1w7c、cy19:0、18:1w9c和16:1w5c[13]，真菌选择18:2w6,9c作为特征脂肪酸[13]，10me16:0作为放线菌特征脂肪酸[13]。14种PLFA单体的总和表示总微生物生物量。环丙脂肪酸与其前体脂肪酸比值按照cy19:0/18:1w7c计算，可用来表征微生物群落受环境胁迫的程度，此值越高表明微生物群落受胁迫程度越强[15]。
1.4  数据处理
利用以下平衡公式将测定的FAME (13C值转化为对应的PLFA (13C值[14]：
NPLFA (13C = ((NPLFA +1) (13CFAME - (13CMeOH)                    （1）
式中，NPLFA代表未皂化前PLFA碳原子数，(13C为未皂化前PLFA同位素值，(13CFAME为皂化后FAME的同位素值，(13CMeOH为皂化介质（本试验为甲醇，(13CMeOH = -46.19‰）。
PLFA-13C含量按照以下公式计算[6]：
X-13C = ((atom 13C%)X,l - (atom 13C%)X,ul) × X-C             （2）
式中，X-13C为进入玉米植物体、根际土壤或者PLFA的13C含量，(atom 13C%)X,l和(atom 13C%)X,ul分别为标记处理和对照处理的各部分原子百分数，X-C为标记组玉米植物体、根际土壤或者PLFA的总碳含量。
单体PLFA百分比的计算公式如下：
PLFA% = PLFAi / ∑ PLFAi ×100                                （3）
式中，PLFAi 分别为单体PLFA-C或PLFA-13C含量，∑ PLFAi为全部PLFA-C或PLFA-13C含量。
以下数据均为标记组的数据。采用Microsoft Excel 2007和Origin 8.0软件对数据进行处理和绘图，采用SPSS 20统计分析软件中的t-检验对数据进行差异显著性检验（p<0.05）。
2  结 果
2.1  玉米品种对植株生物量和13C含量的影响
由表1可知不同玉米品种的茎叶和根生物量显著不同，ZD的茎叶和根生物量分别较SD高20%和24%。不同玉米器官的(13C值表现为茎叶 > 根，且ZD处理的各部分(13C值显著高于SD处理。ZD处理的茎叶和根的13C含量分别较SD处理高260%和159%，两处理间差异显著。ZD处理的茎叶13C分配比例显著高于SD处理，根13C分配比例则显著低于SD处理。
表1玉米各部分生物量、(13C值、13C含量和13C分配比例
Table 1 Biomasses, (13C values, 13C contents and 13C percentages of various organs of maize
	处理
	茎叶Shoots
	
	根Roots

	Treatment
	生物量
	丰度
	13C含量
	13C分配比例
	
	生物量
	丰度
	13C含量
	13C分配比例

	
	Biomass

(g pot-1)
	(13C

(‰)
	13C content

(mg pot-1)
	13C percentage

(%)
	
	Biomass

(g pot-1)
	(13C

(‰)
	13C content

(mg pot-1)
	13C percentage

(%)

	ZD
	114.3±4.6a
	441±26a
	228.0±20.9a
	93.4±0.5a
	
	10.8±0.2a
	269±33a
	11.3±1.0a
	4.7±0.4b

	SD
	95.4±1.7b
	143±13b
	63.4±4.3b
	90.4±0.4b
	
	8.7±0.3b
	124±11b
	4.4±0.2b
	6.2±0.2a


注：ZD为标记郑单958处理，SD为标记陕单8806处理。同一列中不同小写字母表示不同处理间差异显著（p < 0.05）。下同 Note: ZD stands for labeled Zhengdan 958, and SD for labeled Shandan 8806. Different lowercase letters in each column indicate significant differences at p < 0.05. The same below

2.2  玉米品种对根际土壤13C含量及微生物利用光合同化碳的影响
玉米品种显著影响了根际土壤有机碳含量（图1），其中ZD和SD的根际土壤碳含量分别为9.69 和9.25 g kg-1。标记后根际土壤有机碳的(13C值也受玉米品种的显著影响，ZD的(13C值约是SD的4倍。同时ZD根际土壤中13C含量较SD处理高91%，两品种间差异显著。ZD根际土壤中13C分配比例显著低于SD处理。
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图1 两玉米品种根际土壤有机碳含量、(13C值、13C含量和13C分配比例
Fig. 1 Organic carbon contents, (13C values, 13C contents and 13C percentages in the rhizosphere soils of two maize varieties ZD and SD
标记后不同PLFA单体的(13C值不同，与SD处理相比，ZD处理显著提高了16:0、18:0、i15:0、a15:0、i16:0、a17:0、16:1w7c、16:1w5c、18:1w9c、18:1w7c和18:2w6,9c的(13C值（图2A）。不同玉米品种显著影响了PLFA-C百分比，ZD处理较SD处理显著提高了16:0和18:2w6,9c百分比，而显著降低了18:0、i16:0、i17:0、a17:0、18:1w9c、18:1w7c、cy19:0和10me16:0百分比（图2B），表明不同玉米品种的根际微生物群落结构不同。不同玉米品种也显著影响了PLFA-13C百分比，ZD处理较SD处理显著提高了18:2w6,9c百分比，而显著降低了a15:0、18:1w7c和cy19:0百分比（图2C）。
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注：＊表明ZD和SD处理间差异显著（p < 0.05）Note:＊ indicates significant differences between ZD and SD at p < 0.05

图2 两玉米品种根际土壤PLFA (13C值（A）、PLFA-C百分比（B）和PLFA-13C百分比(C)

Fig. 2 PLFA (13C values (A) and percentage of PLFA-C (B) and PLFA-13C (C) in rhizosphere soil of two maize varieties ZD and SD

由表2可知不同玉米品种显著影响了PLFA-C含量，ZD处理的细菌、真菌、放线菌、革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌和总PLFA-C含量分别较SD处理高89%、629%、27%、65%、61%和127%。玉米品种也显著影响了PLFA-13C含量，ZD处理的细菌、真菌、放线菌、革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌和总PLFA -13C含量分别为SD处理的6.4倍、26.2倍、2.0倍、3.4倍、5.2倍和8.6倍。ZD和SD处理的细菌PLFA-13C含量分别占总PLFA-13C含量的65%和88%，真菌PLFA-13C分别占35%和11%，放线菌分别占0.3%和1.1%，其中细菌中的革兰氏阳性菌PLFA-13C分别占2.4%和5.9%，革兰氏阴性菌PLFA-13C分别占33%和55%。
ZD处理的细菌、真菌、放线菌、革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌和总PLFA -13C含量分别占PLFA-C含量的57%、92%、7.4%、19%、64%和65%，SD处理的细菌、真菌、放线菌、革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌和总PLFA -13C含量分别占PLFA-C含量的17%、26%、4.7%、9.5%、20%和17%。
表2 两玉米品种根际土壤微生物的PLFA-C和PLFA-13C含量
Table 2 Content of PLFA-C and PLFA-13C in the rhizospheric soil microbes as affected by variety of maize (ng g-1) 

	处理
Treatment
	
	
	PLFA-C
	
	

	
	细菌①
	真菌②
	放线菌③
	革兰氏阳性菌④
	革兰氏阴性菌⑤
	总PLFA⑥

	ZD
	8667±277a
	2865±220a
	268±20a
	921±71a
	3895±159a
	11800±103a

	SD
	4589±707b
	393±107b
	211±31a
	558±85b
	2426±389b
	5193±838b

	处理
Treatment
	
	
	PLFA-13C
	
	

	
	细菌①
	真菌②
	放线菌③
	革兰氏阳性菌④
	革兰氏阴性菌⑤
	总PLFA⑥

	ZD
	4976±577a
	2636±170a
	20±3a
	179±18a
	2482±185a
	7633±565a

	SD
	780±82b
	101±26b
	10±3a
	53±14b
	478±13b
	890±109b


  注Note:①Bacteria, ②Fungi, ③Actinomycetes, ④Gram-positive, ⑤Gram-negative, ⑥Total PLFA
由表3可知无论是PLFA-C还是PLFA-13C的G+/G-值在ZD和SD处理间均无显著差异（p > 0.05）。与SD处理相比，ZD处理显著提高了PLFA-C和PLFA-13C的真菌/细菌
（F/B）值，而显著降低了环丙脂肪酸/前体（cyc/pre）值。
表3 两玉米品种根际土壤中革兰氏阳性菌与革兰氏阴性菌比值、真菌与细菌比值以及环丙脂肪酸与其前体的比值
Table 3 Ratio of G+ to G-, ratio of fungi to bacteria and ratio of cyclopropane PLFA to their precursor in two maize varieties ZD and SD 

	处理
Treatment
	
	PLFA-C
	
	处理
Treatment
	
	PLFA-13C
	

	
	革兰氏阳性菌
/革兰氏阴性菌①
	真菌/细菌②

	环丙脂肪酸/前体③
	
	革兰氏阳性菌
/革兰氏阴性菌①
	真菌/细菌②

	环丙脂肪酸/前体③

	ZD
	0.236±0.01a
	0.333±0.03a
	0.227±0.01b
	ZD
	0.072±0.01a
	0.545±0.07a
	0.024±0.01b

	SD
	0.234±0.03a
	0.082±0.01b
	0.371±0.04a
	SD
	0.111±0.03a
	0.125±0.02b
	0.090±0.02a

	
	


注Note:①Gram-positive/Gram-negative (G+/G-), ②Fungi/Bacteria (F/B), ③Cyclopropane/ precursor (cyc/pre) 
3  讨 论
3.1  玉米品种对光合同化碳在玉米-土壤系统中分配的影响
由于13C稳定同位素具有安全可靠、操作简便、标记均匀等优点，13C-CO2标记技术成为研究植物光合碳固定、分配与转化的重要手段，相关研究已有较多报道[4,7]。由于条件有限以及考虑到本实验的目的，本研究的光合碳分配主要指茎叶、根和根际土壤。本研究发现ZD处理较SD处理显著提高了茎叶和根的(13C值和分配的13C含量。Rossi等[16]也发现13CO2标记后不同品种玉米的各部分(13C值不同。Wu等[7]利用13CO2标记技术发现在不同水稻生育期，水稻品种均显著影响了光合同化13C在不同植物器官的分配。同时，大部分光合同化13C主要分配在玉米茎叶部分（约占总光合同化13C数量的90%~93%），分配在根际土的比例最低（约占2%~3.5%）。这与安婷婷等[17]的研究结果类似。ZD处理较SD处理显著增加了茎叶部分的13C分配比例，降低了根和根际土部分的13C分配比例。以上结果表明相同管理条件下，玉米品种能够显著影响植物固定CO2和转移光合产物的能力。由于本实验两玉米品种的日常管理措施相同，本实验结果可能与不同玉米品种的内在生理特性如光合速率、气孔导度、平均干物质转移率和转换率等有关[18-19]。此外，ZD处理显著增加了根际土壤13C含量，表明ZD处理有更多的光合同化碳以根际沉积物的形式进入土壤。根尖是产生根际沉积物的主要区域，根系数量与根际沉积物含量间存在显著正相关关系[20]。ZD处理显著增加了根系生物量，从而有利于更多的光合同化13C通过根系进入土壤。
3.2  玉米品种对根际微生物群落利用光合同化碳的影响
根际是土壤微生物最活跃的区域，作物通过改变根际沉积物的组成和土壤环境能够显著影响根际土壤微生物数量和群落结构[1]。本研究发现单体PLFA-C的百分比在ZD和SD处理间显著不同，表明不同玉米品种的根际微生物群落结构不同。Bouffaud等[21]也发现不同玉米品种显著影响了根际细菌群落结构，且主要由β变形菌属和伯克氏菌属变化所引起的。Berg和Smalla[22]认为根系分泌物组成、根系形态特征以及根际土壤环境条件等均能显著影响根际微生物群落结构。本研究中的郑单958和陕单8806两玉米品种的根系形态和根系分泌物组成可能不同，从而导致根际微生物群落结构在不同品种间发生变化。同时，ZD处理的细菌（包括革兰氏阳性菌和革兰氏阴性菌）以及真菌PLFA-C含量显著高于SD处理，表明ZD处理有利于提高微生物生物量。土壤微生物生长和代谢主要受土壤可利用活性碳源数量的限制，增加土壤活性碳源数量能够显著增加土壤微生物生物量[23]。ZD处理较高的微生物生物量可能与更多的光合同化碳进入根际土壤有关。此外，微生物群落受到土壤环境胁迫时（如养分缺乏），环丙脂肪酸与其前体脂肪酸的比值（cyc/pre）会升高[15]，ZD处理的cyc/pre值显著低于SD处理，表明ZD处理可能通过根系活动以及根系分泌物等显著改善了根际土壤环境条件，从而有利于不同微生物群落的生长代谢，这也可能是微生物群落结构在不同玉米品种间产生变化的另一个重要原因。
植物通过根系释放的光合产物是根际微生物重要的能量来源和碳源。光合产物以根际沉积物的形式进入土壤，为根际微生物所利用成为微生物生物量碳的一部分。磷脂脂肪酸分析联合13CO2标记（PLFA-13C）技术已经被广泛用来研究植物根际微生物对根际沉积物的代谢过程[5-7]。本研究发现13C并非均匀分布于各微生物群落中，PLFA中16:0、16:1w5c、18:1w9c、18:1w7c和18:2w6,9c 的(13C值和PLFA-13C百分比在ZD和SD处理中均较高，表明这些微生物可能更容易利用新光合同化碳。其中，16:1w5c、18:1w9c和18:1w7c属于革兰氏阴性菌，18:2w6,9c属于真菌，因此，本研究结果表明革兰氏阴性菌和真菌是利用新光合同化碳的主要群落。此外，ZD和SD处理的革兰氏阳性菌PLFA-13C分别占总PLFA-13C的2.4%和5.9%，放线菌PLFA-13C分别占总PLFA-13C的0.3%和1.1%，则进一步表明革兰氏阳性菌和放线菌不是利用新根际沉积物的主要群落。Tian等[5]也发现革兰氏阴性菌和真菌群落是利用水稻新光合同化碳的主要群落。这主要是因为革兰氏阴性菌活性与可利用有机物数量存在显著的正相关关系[24]，以易溶于水的小分子有机物组成的根际沉积物大量进入根际土壤后能够快速增加革兰氏阴性菌活性，从而促进了其对新根际沉积物的分解利用。然而，真菌对根际沉积物的利用则往往被忽视，本研究表明真菌也是利用根际沉积物的主要群落。Johnson等[25]利用13C-CO2标记技术发现丛枝真菌能在短时间内转化利用草地植物光合同化碳。这可能是因为真菌能够利用菌丝吸收到更多的光合碳源。
此外，本研究发现ZD处理的革兰氏阴性菌和真菌PLFA-13C含量显著高于SD处理，表明根际微生物群落对新光合同化碳的利用受玉米品种的显著影响，这与Wu等[7]在水稻上的研究结果相似。杨智仙等[26]利用BIOLOG技术研究发现与蚕豆套作的不同小麦品种根际微生物利用的糖类、氨基酸类和羧酸类碳源的种类不同。本研究结果一方面可能与不同玉米品种显著改变了根际微生物群落结构有关，另一方面可能与不同玉米品种的根际沉积物组成不同有关。由于本实验并未测定两品种的根际沉积物组成，因此需要进一步研究不同品种根际沉积物组成与微生物群落利用之间的关系。
4  结 论
不同玉米品种的生物量和光合同化碳分配不同，郑单958品种的茎叶、根和根际土壤的13C含量显著高于陕单8806品种。同时，郑单958品种较陕单8806品种显著提高了细菌（包括革兰氏阳性菌和革兰氏阴性菌）和真菌的PLFA-C和PLFA-13C含量，且单体PLFA-C百分比在两处理间显著不同，说明根际微生物数量和群落结构受玉米品种的显著影响。此外，革兰氏阴性菌和真菌PLFA-13C占总PLFA-13C比例最高，表明革兰氏阴性菌和真菌是利用新光合同化碳的主要群落。
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Effects of Maize Variety on Rhizospheric Microbe Utilizing Photosynthetic Carbon
LI Zengqiang1,2  ZHAO Bingzi1†  ZHANG Jiabao1
(1 State Key Laboratory of Soil and Sustainable Agriculture, Institute of Soil Science, Chinese Academy of Sciences, Nanjing  210008, China)

(2 University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China)
Abstract  【Objective】Photosynthesis of terrestrial vegetation is the major force driving carbon cycling between the soil and the atmosphere. Photosynthetic carbon is a primary source of carbon in the soil and affects significantly biomass and composition of the microbial community in the rhizosphere in the form of rhizodeposit. Therefore, if plants different in variety may have different effect on distribution of photosynthetic carbon, rhizospheric microbe may also vary in community composition and microbial utilization of photosynthetic carbon as affected by plant variety. In order to understand and predict carbon cycling in the plant-soil system, a large volume of research work has been done on how to quantify transportation and distribution of photosynthetic carbon in the system. However, so far little is known about effects of plants different in variety on transportation and distribution of photosynthetic carbon in the plant-soil system and on rhizospheric microbe utilizing photosynthetic carbon. The study on input, distribution and microbial utilization of photosynthetic carbon in the plant-soil system is essential to understanding soil carbon sequestration process and soil biochemical processes. 【Method】To that end, a pot experiment was carried out using the PLFA and 13CO2 labeling technique to quantatively study partitioning of photosynthetic carbon and utilization of newly photosynthesizedby carbon by rhizospheric microbe in two maize-rhizospheric soil systems different in maize variety, Zhengdan 958 (ZD) and Shandan 8806 (SD). The distribution of newly photosynthesized carbon to soil microbe was estimated by analyzing the 13C profile of microbial phosphlipid fatty acids (PLFA). This experiment had two groups: one labeled for 7 days with 13CO2 (98 atom% 13C) and the other labeled with 12CO2 in natural abundance. Based on the difference between the two groups in abundance of 13C, the distribution of photosynthetic 13C in the maize-rhizospheric soil systems was calculated. 【Result】Results show that Treatment ZD was 20% and 24% higher than Treatment SD in biomass of shoot and root, respectively, and 260% and 159% higher in 13C content in the shoot and root, respectively. In comparison with Treatment SD, Treatment ZD significantly increased 13C in the shoot and lowered 13C in the root. In addition, Treatment ZD significantly increased organic carbon content, (13C value and 13C content in the rhizosphere soil, but decreased 13C percentage in the rhizosphere soil, as compared with Treatment SD. These findings indicate that the distribution of photosynthetic carbon in the maize-rhizospheric soil system was influenced by maize varieties. Treatment ZD was significantly higher than Treatment SD in (13C value of 11 types of PLFA among the total of 14. Significant difference in distribution of individual PLFA-C percentage was observed between Treatments ZD and SD, indicating that the microbial communities in the two treatments differed in composition. Besides, Treatment ZD was much higher than Treatment SD in 18:2w6,9c PLFA-13C percentage and much lower in a15:0, 18:1w7c and cy19:0 PLFA-13C percentage. Treatment DZ was 89%, 65%, 61%, 629%, and 127% higher than Treatment SD in content of gram-positive bacteria, gram-negative bacteria, fungi and total PLFA-C, respectively, but was 6.4, 3.4, 5.2, 26.2 and 8.6 times higher in 13C content in the above-listed microbes, respectively. In Treatment ZD, the PLFA-13C content in gram-positive bacteria, gram-negative bacteria, fungi and actinomycetes accounted for 33%, 35%, 2.4%, and 0.3%, respectively, of the total PLFA-13C, respectively, while in Treatment SD it accounted for 55%, 11%, 5.9%, and 1.1%, respectively. Treatment ZD was significantly higher than Treatment SD in ratio of fungi to bacteria in PLFA-C and PLFA-13C, but much lower in ratio of cyclopropane PLFA to their precursor in PLFA-C and PLFA-13C. However, the two treatments did not differ much in ratio of gram-positive bacteria to gram-negative bacteria in PLFA-C and PLFA-13C. 【Conclusion】In conclusion, this study demonstrates that maize varieties significantly affect the biomass and photosynthetic carbon distribution in the maize-rhizospheric soil systems, and consequently composition of the microbial community in the rhizosphere and microbial utilization of photosynthetic carbon, and that gram-negative bacteria and fungi communities may be the principal microbial communities that utilize newly photosynthesized carbon in the rhizosphere.
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