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摘　要　　稻麦轮作是我国重要的农业生产方式，但水稻和小麦的根际效应及其对土壤功能的相

对贡献仍不清楚。利用中国科学院常熟农业生态试验站典型乌栅土壤，同时分别设置种植水稻和小麦

的盆栽试验，通过比较根际和非根际土壤中活性组分含量、脱氢酶活性、细菌群落多样性等指标的差

异，研究植稻和植麦土壤根际效应及细菌群落特征。结果表明：水稻和小麦根际和非根际土壤的养分

含量、微生物活性和细菌群落多样性以及主要细菌种类均具有显著性差异；根际土壤可溶性有机碳

（DOC）、微生物生物量碳（MBC）含量和脱氢酶活性（DHA）均高于非根际土壤，而土壤可溶性有

机氮（DON）含量及细菌阿尔法（Alpha）多样性均低于非根际土壤；水稻各指标根际效应（DOC：

2.07%，MBC：8.61%，DHA：41.11%，DON：61.07%，  Chao1指数：7.62%）均小于小麦对应

指标的根际效应（DOC：3.37%，MBC：22.62%，DHA：44.48%，DON：71.43%，Chao1指数：

16.59%）；小麦根际和非根际细菌群落分布之间的差异显著大于水稻。以上结果表明，与旱作小麦相

比，水稻根际土壤与非根际土壤的差异较小，水稻根际效应较小，有利于光合碳及土壤养分的运移，

有利于土壤微生物尤其是非根际微生物的生长。这些结果从新的角度阐释了根际效应及其对稻麦轮作

土壤可持续性发展的作用机制。
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水作和旱作是我国农业生产中重要的两种耕

作方式，以其为代表的水稻与小麦是我国两种主要

农作物类型，不仅直接影响我国粮食安全，而且关

系着陆地生态系统的稳定及持续性。水、旱耕作方

式下土壤肥力存在明显差异，水稻土作为一种人为

土壤，长期处于淹水的厌氧条件下，通常稻田土壤

有机碳累积量高于旱作小麦土壤［1］。对于农田生

态系统而言，土壤有机碳主要来源于植物根际沉积

碳。植物作为第一生产者，生长过程中根系将光合

作用产物以小分子有机物和植物残体的形式释放至
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土壤中，为根际微生物提供碳源和能源［2］，同时

微生物通过代谢活动将土壤中有机营养物质分解

为无机养分，供给根系吸收与利用，这种“植物-
土壤-微生物”构成的互作体系对维系农田生态系

统功能和生产力至关重要［3］。在根际微区，土壤

活性组分如土壤溶解性有机质（DOM）是土壤各

组分中性质最活跃的一部分，是土壤质量和环境变

化的“指示器”，同时土壤活性组分在微生物的参

与下进行迁移与转化，其分布情况对土壤微生物活

性、群落多样性及演替格局变化起重要作用［4］。

植物根际积聚了大量易利用的有机物质，其

微生物数量和活性均成倍增加，进而导致其养分状

况、微生物活性及微生物群落结构与非根际土壤相

比具有显著差异［5-6］，Hiltner 将这种现象定义为

“根际效应”［7］。植物根际是根系与微生物之间

相互作用下形成的微生态系统，是土壤圈物质循环

的重要界面，具有一定的研究复杂性［8］。根际土

壤作为一个特殊的生态环境，各个土壤因子在根际

与非根际土壤之间的相对变异幅度可用来表征根际

效应（rhizosphere effects）强弱［9］，也可用来表

征根际土壤对非根际土壤的影响程度，这为定量比

较水稻土和旱作小麦土壤的根际效应差异提供了可

行的方法。

对于大多数植物而言，根际微域范围狭窄，

细根根毛和土壤很难分离。在一般条件下区分根土

界面和采集土壤样品存在着技术上的困难。根箱技

术不仅可以区分根际和非根际，而且通过改良后还

可以直接观测根际生物学和化学过程的变化。Ye
等［10］在研究菌根根际的作用范围时，设计了三室

根箱培养系统。植物种植在中室中，根系不能穿过

中室两侧的尼龙网膜，该方法能够有效地进行根际

土壤的采集。土壤细菌群落分布是土壤活性养分分

布的重要反映。近年来，随着第二代测序技术的发

展，能够克服传统培养技术的缺点，获得通量较高

的样品基因信息，进而高效、全面地认识土壤微生

物，目前已被广泛应用于土壤微生物遗传多样性的

研究［11-12］。目前单独开展小麦或者水稻根际与非

根际理化性质、根际效应及微生物活性的研究较

多：Ma等［13］研究了根毛和根半径对小麦和玉米

根际土壤酶活性空间分布的影响，发现小麦的根半

径更小而酶活性更高；Fan等［14］在大空间尺度下

研究华北平原小麦根际固氮菌的群落组成和多样

性，发现与非根际土壤相比，小麦根际土壤中固氮

菌网络结构相对简单却更加稳定；江春玉等［15］通

过比较水稻根际和非根际土壤团聚体数量及碳氮含

量的变化发现，水稻根际土壤团聚体稳定性更高；

Zhu等［16］发现施用氮肥能够减弱水稻根系与微生

物之间的氮素竞争以及胞外酶活性，进而降低CO2

和CH4的根际激发效应。然而，目前在相同的土壤

基质下分别种植水稻和小麦后对土壤根际效应以及

细菌群落特征会产生怎样的影响尚不明确。

本研究利用根箱体系，在同一种土壤上分别种

植水稻和小麦，实现根际土壤和非根际土壤的分离

采集，并借助高通量测序分析方法研究水稻、小麦

种植体系下根际效应、微生物群落结构和多样性的

差异及其规律，以期从土壤活性养分分布及微生物

群落特征的角度揭示水稻土和旱作小麦根际效应差

异的原因，为维持和提升土壤生产力及其可持续性

利用提供理论依据。

1　材料与方法

1.1　供试材料

供试土壤样品采自中国科学院常熟农业生态试

验站（31°33′N，120°42′E），该区域为亚热带季

风气候，年平均温度16.6°C，降雨量1 321 mm。

供试土壤类型为乌栅土，长期稻麦轮作，种植年

限大于10 a。采集0～20 cm土壤，去除植物残体，

过 2  m m 尼 龙 筛 。 取 少 部 分 风 干 ， 用 于 基 本 理 化

性质的分析。经分析，供试土壤的有机碳含量为 
20.3 g·kg-1，pH 7.31，全氮1.95 g·kg-1，全磷0.71 
g·kg-1，有效磷12.1 mg·kg-1，速效钾104.5 mg·kg-1。

供试植物为小麦（Trit icum aestivum  L）和水稻

（Oryza sativa L），品种分别为扬麦16号和南梗

46号。

根箱用聚氯乙烯（PVC）板加工制成，箱体大

小为 18 cm×10 cm×15 cm，包括根系生长室（或

中室，20 mm）及左、右非根际土壤室（或左、右

根围，各80 mm）三区，并于紧贴根系生长室两边

插入1张由300目尼龙网制成的插片，将植物根系限

制于中室内生长。

1.2　盆栽试验设计

盆栽实验在根箱中进行，每盆加入相当于2.6 
kg 干土的供试土壤，并施入0.21 g·kg-1（以N计）
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尿素、0.07 g·kg-1（以P计）过磷酸钙和0.12 g·kg-1

（以K计）氯化钾，混合均匀。种植水稻时，使土

壤保持2 cm的淹水层；种植小麦时，土壤保持60%

的田间持水量。

水稻种子于2016年7月18日浸种，两天后播

种、育苗，一周后选取生长一致的幼苗移入根际中

室进行盆栽实验（三盆，每盆三株）。小麦种子于

2016年11月6日浸种、催芽，两天后选取饱满、大

小均匀一致的种子均匀撒播于根际中室（三盆，每

盆三株）。水稻和小麦均在出苗后40～45 d进行土

壤取样。分别采集水稻和小麦根际和非根际土壤：

根箱中室内的土样去除植株根系后一分为二作为根

际土壤，两侧根围室内土壤分别充分混合后作为非

根际土壤，最终根际和非根际土壤各有6个重复。

采集的新鲜土壤样品一部分过2 mm筛后于4℃保

存，用于测定土壤活性组分，另一部分于-20℃保

存，用于土壤DNA的提取。

1.3　土壤样品测定项目与方法

土壤有机碳（SOC）采用重铬酸钾氧化法测

定，土壤脱氢酶（DHA）活性采用氯化三苯基四

氮唑（TTC）比色法测定［17］。土壤微生物生物量

碳（MBC）含量采用氯仿熏蒸浸提法（浸提液：

0.05 mol·L-1 K2SO4；土/水 = 1/4；总碳/总氮分析

仪（Multi N/C analyzer 3100，Analytik Jena，德

国））测定［18］。通过熏蒸土壤和未熏蒸土壤可溶

性碳含量之差除以相应的转化系数（0.45）来计算

土壤微生物生物量碳含量；以未熏蒸土壤的碳、

氮测定结果作为土壤可溶性有机碳（DOC）、氮

（DON）含量。

1.4　土壤样品高通量测序

1.4.1　DNA的提取　　采用Soil DNA Kit 试剂盒

（OMEGA公司，美国）进行土壤DNA的提取，

每个样品取0.5 g土样。利用Nanodrop ND-2000
（Thermo Scientific，美国）测定DNA的浓度和纯

度。提取完成后，于-20℃保存、备用。

1.4.2　PCR扩增　　利用通用引物519F-907R对

细菌16S rRNA基因的V4-V5区进行扩增。在519F
的3’加一段5 bp的前端barcode序列以区分各个

样品。PCR反应体系为50  µL，反应条件为：首

先94℃ 10 min，然后35个循环（94℃ 30 s，55℃ 
30 s，72℃  45 s），最后72℃  10 min。然后用

QIAquick PCR Purification kit（Qiagen）试剂盒

对PCR产物进行纯化，并使用NanoDrop ND-2000
（Thermo Scientific，美国） 测定产物浓度。最后

将PCR纯化产物等摩尔数混合，利用中国科学院南

京土壤研究所分析测试中心Illumina Miseq测序仪

（Illumina Inc., CA，美国）进行上机测序。

1 . 4 . 3　高 通 量 数 据 分 析 　 　 利 用 Q u a n t i t a t i v e 
Insights Into Microbial Ecology（QIIME） 1.7.0-
dev pipeline ［19］（http://www.qiime.org） 对细菌

16S rRNA基因序列进行分析；使用默认参数，保

留高质量的序列（序列质量大于20，长度大于300 
bp），利用5 bp的barcode进行样品拆分。共获得 
1  1 7 0  3 5 6 条 基 因 序 列 ， 每 个 样 品 的 序 列 数 在 
30 103和76 245之间。进一步利用QIIME（http://
www.arb-silva.de/download/archive/qiime/）进

行分析，在97%的相似度下将每个样品中的16S 
rRNA基因序列进行分类，获得各个分类水平下的

分类单元。以最少序列数对每个样品进行抽平，然

后进行Alpha和Beta多样性的计算分析［20］。

1.5　数据处理和统计分析

利 用 R 软 件 中 的 s p e 包 进 行 主 坐 标 分 析

（PCoA）。利用Canoco软件进行典范对应分析

（Canonical Correspondence Analysis, CCA）。

采用Microsoft Excel 2010 和 SPSS 18.0 进行数据

处理和统计分析（P<0.05）。利用单因素方差分

析（One-way ANOVA）对不同处理间差异显著性

进行检验，然后用杜凯氏诚实意义测试（Turkey-
HSD）进行多重比较。图表中数据均为平均值±标

准误。

本文中根际效应（RE, Rhizosphere effect）大

小采用如下公式进行计算［21］：

RE=abs (Crs-Cbs)/Cbs×100% （1）

式中，C rs和Cbs分别表示特定土壤微生物与理化指

标在植物根际与非根际土壤的数值大小。

2　结　果

2.1　水稻和小麦土壤活性组分及脱氢酶活性

试验结束后，水稻和小麦根际土壤pH分别为

6.74和6.75，而非根际土壤pH分别为7.07和6.81。

图1结果表明，水稻和小麦根际土壤DOC、MBC
含 量 和 脱 氢 酶 活 性 均 高 于 非 根 际 ， 并 且 M B C 和

脱 氢 酶 活 性 在 根 际 非 根 际 间 差 异 显 著 。 水 稻 和
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小 麦 土 壤 D O N 含 量 均 表 现 为 根 际 显 著 低 于 非 根

际 土 壤 。 其 中 ， 水 稻 的 根 际 土 壤 D O C 、 M B C 含

量 和 脱 氢 酶 活 性 与 非 根 际 土 壤 相 比 分 别 提 高 了 
1.13 mg·kg-1、28.0 mg·kg-1和1.49 mg·kg-1·h-1（以

TPF计，下同）；而小麦的根际土壤DOC、MBC 
含量和脱氢酶活性与非根际土壤相比分别提高了

3.23 mg·kg-1、72.5 mg·kg-1和2.44 mg·kg-1·h-1。 
水稻与小麦的根际土壤DON含量与非根际土壤相

比分别降低了20.4 mg·kg-1和  36.4 mg·kg -1。而

且小麦根际土中各指标相对于非根际的变化量均

高于水稻土中的变化量。结果进一步表明，水稻

和小麦的根际效应均显著促进了根际土壤可溶性

有机碳、微生物生物量碳和脱氢酶活性的增加，

同 时 导 致 D O N 含 量 降 低 。 此 外 ， 水 稻 土 壤 D O C
含 量 显 著 高 于 小 麦 ， 而 水 稻 根 际 M B C 含 量 和 脱

氢 酶 活 性 均 显 著 小 于 小 麦 。 水 稻 非 根 际 D O N 含

量 显 著 低 于 小 麦 非 根 际 ， 但 其 在 根 际 土 壤 中 无 
差异。

2.2　水稻和小麦细菌群落组成及优势微生物的比较

高 通 量 测 序 结 果 表 明 ， 供 试 土 壤 微 生 物 主

要隶属于12个门，如图2所示。其中，变形菌门

（Proteobacteria）和拟杆菌门（Bacteroidetes）这

两类在土壤中占主导，二者在种植水稻的土壤中所

占比例超过40%，在种植小麦的土壤中所占比例超

过50%。门水平的微生物种群丰度在水稻、小麦根

际和非根际间有明显不同。无论种植水稻还是小

麦，根际土壤中变形菌门的相对丰度显著高于非根

际土壤（P<0.05），体现出根际的促生效应；拟杆

菌门在两种作物之间的差异不显著，根际与非根际

之间差异也不显著。

在属水平，对测序结果进行韦恩图分析（图

3 ） ， 结 果 表 明 ， 水 稻 和 小 麦 根 际 土 壤 共 有 的 属

有43个，丰度最高的三个属依次为：Massi l ia、

Pedobacter和Herpetosiphon；水稻和小麦根际土

壤中特有的属分别有71和13个。水稻和小麦非根

际土壤共有的属有20个，丰度最高的前三个为：

Massilia、Pontibacter和Gaiella；水稻和小麦非根

际土壤特有的属分别有83和17个。比较作物的根

际和非根际土壤，可以发现水稻根际和非根际共有

的属有93个，根际有23个特有的属，丰度最高的

前三个分别为：Hydrogenophage、Pseudomonas和

Zoogloea；而水稻非根际无特有的属。小麦根际和

非根际共有的属为59个，根际特有的属有15个，

丰度最高的前三个分别为：Hydrogenophage、

Acidovorax和Pseudomonas，非根际特有的属有4
个。从上述结果不难看出，根际特有的微生物种群

多于非根际土壤，而种植水稻的土壤中特有的微生

物种类明显多于种植小麦的土壤。

注：柱形图横线上方星号表示同一处理根际和非根际指标间的差异显著（P<0.05），ns表示差异不显著；柱形图内星号表示相

应指标在不同处理（根际或非根际）之间具有显著性差异（P<0.05），ns表示差异不显著Note: Asterisks on top of the columns 

denote significant difference between two treatments and those above the lines denote significant difference between rhizosphere and 

non-rhizosphere under the same treatment (*: P< 0.05; ns: not significant, t-test)

图1　根际和非根际土壤可溶性有机碳（DOC, A）、微生物生物量碳（MBC, B）和可溶性有机氮（DON, C）含量

和脱氢酶活性（DHA, D）

Fig. 1　Contents of dissolved organic carbon (DOC) (A), microbial biomass carbon (MBC) (B), dissolved organic nitrogen (DON) (C) 

and dehydrogenase activity (DHA) (D) in the rhizosphere and non-rhizosphere soils relative to crop (rice and wheat) 
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2.3　 水稻和小麦细菌群落的阿尔法（Alpha）和贝

塔（Beta）多样性比较

选取Chao 1和香农（Shannon）指数来表征土壤

细菌群落的Alpha多样性。结果显示，水稻、小麦根

际土壤细菌群落的多样性均低于非根际土壤，小麦根

际和非根际土壤多样性均显著低于水稻土（表1）。

图2　水稻、小麦根际和非根际土壤细菌群落的相对丰度（门水平）

Fig. 2　Relative abundances of bacterial community in rhizosphere and non-rhizosphere soils relative to crop (rice and wheat) (at phyla level)

图3　基于16S rRNA基因的水稻、小麦根际及非根际土壤微生物群落韦恩图（属水平）及特有、共有微生物

Fig. 3　Venn diagram of microorganisms in rhizosphere and non-rhizosphere soils based on 16S rRNA gene (genus level) and specific 

and common microorganisms relative to crop (rice and wheat) 

根际

Rhizosphere

非根际

Non-rhizosphere

根际

Rhizosphere

非根际

Non-rhizosphere

水稻

特有

Specific  

in Rice

地杆菌属 Geobacter 地杆菌属 Geobacter 根际特有

Specific  

in Rhizo- 

sphere

噬氢菌属 Hydrogenophaga 噬氢菌属 Hydrogenophaga

动胶杆菌属 Zoogloea 紫单胞菌属 Paludibacter 假单胞菌属 Pseudomonas 食酸菌属 Acidovorax

紫单胞菌属 Paludibacter 猪笼草菌 Gracilibacter 动胶杆菌属 Zoogloea 假单胞菌属 Pseudomonas

小麦特有

Specific  

in Wheat

溶杆菌属 Lysobacter 溶杆菌属 Lysobacterz 非根际特有

Specific  

in non 

rhizo- 

sphere

-- -- 泥滩微菌属 Gillisia

海洋杆菌属 Pontibacter 亚硝化单胞菌属 Nitrosomonas -- -- 噬盐菌属 Methylophillus

交替赤杆菌属 Altererythrobacter 交替赤杆菌属 Altererythrobacter -- --
虚构芽胞杆

菌属
Fictibacillus

共有

Common

玛希里亚属 Massilia 玛希里亚属 Massilia
共有

Common

弗莱维萨属 Flavisolibacter 溶杆菌属 Lysobacter

土地杆菌属 Pedobacter 海洋杆菌属 Pontibacter 厌氧绳菌属 Anaerolinea 弗莱维萨属 Flavisolibacter

滑柱菌属 Herpetosiphon Gaiella属 Gaiella 环口螺科 Incertae Sedis 海洋杆菌属 Pontibacter

　　注：圆圈相交部分表示共有微生物数目，非相交部分表示特有微生物数目 Note: The intersecting part of the circles represents the 

number of common microorganisms, and the non-intersecting part represents the number of specific microorganisms
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表1　水稻、小麦根际和非根际土壤Alpha多样性

Table 1　Alpha diversity indices of rhizosphere and non-rhizosphere soils relative to crop (rice and wheat)

水稻Rice 小麦Wheat

根际

Rhizosphere

非根际

Non-rhizosphere

根际

Rhizosphere

非根际

Non-rhizosphere

Chao1 4 940c 5 350d 3 404a 4 084b

香农指数Shannon index 9.7c 9.9d 8.5a 9.1b

　　注：同行数字后不同小写字母表示显著性差异（P<0.05）Note: Different lowercase letters in the same row indicate significant 

difference at P < 0.05 

根 据 各 土 壤 样 品 的 细 菌 物 种 组 成 数 据

（OTUs）计算布雷柯蒂斯（bray_curtis）距离，

基于bray_curtis距离矩阵进行了主坐标（PCOA）

分析（图4），对细菌群落的Beta多样性进行可视

化。结果表明，主坐标1（PCoA1）解释了总方

差的71.4%，主坐标2（PCoA2）解释了8.9%，二

者总共解释了总变异的80.3%。四组土壤样品细

菌群落分布于不同象限，彼此间差异显著（ P  < 
0.0001，非参数的多元方差分析（Permanova）。

其中，水稻与小麦土壤细菌群落主要在第一主坐标

上分异，根际土壤与非根际土壤细菌群落在第二

主坐标分异。两种作物体系下，根际和非根际细

菌群落在主坐标2分布规律一致，说明根际对群落

的影响在两种土壤类型中具有一致性。而在主坐

标1上小麦根际与非根际之间的差异显著大于水稻

（（0.061 ± 0.013） >（0.015 ± 0.009）），说

明小麦根际与非根际土壤间细菌群落的变异显著大

于水稻。总体而言，土壤类型主导细菌群落结构变

异，而根际和非根际对细菌群落的影响也同样是显

著且不可忽视的。

2.4　水稻和小麦各指标根际效应的比较

Alpha多样性指标的规律和趋势一致（表1），

选取Chao 1指数作为细菌Alpha多样性的代表指

数进行根际效应的计算，同时计算了土壤养分和

酶活（图5）的根际效应。结果表明，与水稻土壤

DOC、MBC、DHA、DON和Chao 1指数对应的

根际效应大小分别为2.07%、8.61%、41.11%、

61.07%和7.62%，小麦的分别为3.37%、22.62%、

44.48%、71.43%和16.59%（图5）。总体而言，

小麦以上5个指标的根际效应均大于水稻，其中，

MBC、DON和Chao 1对应的根际效应在水稻和小

麦间显著不同（图4）。

2.5　环境因子与微生物群落的相关性

将5个环境因子（DOC、DON、MBC、pH和

图4　水稻、小麦根际和非根际土壤细菌群落结构的主坐

标分析

Fig.  4　Principal  coordinates analysis (PCoA) of bacterial 

community compositional structure in rhizosphere and non-

rhizosphere soils relative to crop (rice and wheat) 

注：柱形图上方星号表示相应指标在水稻和小麦之间具有显著

性差异（P<0.05），ns表示差异不显著Note: Asterisks on top 

of the columns indicate significant differences between rice and 

wheat in corresponding factor (*: P< 0.05; ns: not significant, 

t-test)

图5　水稻和小麦各指标根际效应的比较

Fig. 5　Comparison between rice and wheat in rhizosphere 

effect



http：//pedologica. issas. ac. cn

449王晓婷等：水稻和小麦根际效应及细菌群落特征的比较研究2 期

DHA）与水稻、小麦根际和非根际土壤样品OTU
数据进行CCA分析。如图6所示，DOC对水稻和旱

作小麦土壤细菌群落组成的影响最大，pH与DHA
夹角接近180°，说明两者呈显著负相关；脱氢酶

活性和MBC之间夹角呈锐角，两者之间具有较好

的正相关关系。水稻根际细菌群落与DOC呈正相

关关系，非根际细菌群落与pH呈正相关关系。小

麦根际细菌群落与DHA和MBC呈正相关关系，而

非根际细菌群落与DON呈正相关关系。

3　讨　论

土壤可溶性养分是土壤微生物的直接营养来

源，土壤微生物生物量是土壤有机质和土壤养分转

化与循环的动力，是表征土壤活性碳库的重要指

标。土壤微生物生物量碳和土壤酶活性在一定程度

上可以表征土壤肥力，一般地，土壤酶活性是土

壤生物与非生物活性的总和，不仅受土壤微生物

的影响，还受环境中非生物因素的影响。本研究

结果显示，水稻和小麦根际DOC、MBC和脱氢酶

活性均高于非根际土壤，这与刘新志和李旭霞［22］

的研究结果一致。主要原因是根际土壤受根际效应

的影响，植物根系向根际土壤中分泌较多从简单的

碳水化合物、氨基酸到较为复杂的生长物质的有机

物质，为微生物提供充足的营养物质和能量，促进

微生物的生长增殖，导致根际土壤微生物相对活 

跃［23］。根系分泌物中的低分子量有机酸可以活化

根际养分和螯合重金属，植物可以通过改变体内有

机酸代谢及根际有机酸的分泌来适应环境胁迫。水

稻和小麦因为作物种类以及水分条件的不同，根系

有机酸的分泌也存在差异。研究表明，水稻根系有

机酸以酒石酸、酚酸、柠檬酸、草酸、苹果酸、琥

珀酸和氨基酸为主［24］；小麦根际土壤中有机酸种

类主要由乳酸、乙酸、柠檬酸和富马酸组成，有机

酸总量随着生育期的推移而呈上升趋势，在灌浆期

达到峰值［25］。水稻和小麦根际有机酸种类和含量

的差异较大，可能是造成根际效应差异的一部分原

因，但是对水稻和小麦有机酸根际生态效应缺乏系

统研究，尚需深入探讨。土壤有机氮（SON）是

土壤微生物氮的源和库，土壤有机氮和微生物氮均

为DON的重要来源［26］。水稻、小麦根际DON含

量均低于非根际土壤，土壤中的DON可以直接或

者经过间接转化后被作物和菌根吸收, 导致根际可

溶性有机氮含量降低，这与Chu等［27］对根际可溶

性氮素的研究结果一致。一方面，水稻、小麦根际

微生物生物量和土壤脱氢酶活性显著高于非根际土

壤，并且小麦根际和非根际土壤这两个指标均显著

高于水稻（P < 0.05），这可能是因为旱地土壤的

通气状况更好。另一方面，根际土壤具有较充分的

营养源，有利于土壤微生物活性的产生和维持，因

此，水稻、小麦根际微生物生物量和土壤脱氢酶活

性显著高于非根际土壤（P < 0 .05）。

在 土 壤 微 生 物 多 样 性 方 面 ， 本 研 究 通 过 对 
16S rRNA 的V4～V5区进行高通量测序，分析了

水稻、小麦根际和非根际土壤细菌的群落结构和多

样性。水稻、小麦根际土壤细菌多样性均低于非

根际土壤，这与王晓雯等［28］的结果相一致。水稻

根际和非根际细菌Alpha多样性均显著高于小麦，

可能是由于在淹水条件下氧气匮乏，微生物代谢的

电子传递过程需要更多样的电子受体（如铁离子

和乙酸等）来代替氧气，因此与旱地土壤相比，

淹水土壤中的微生物群落需要较高的微生物多样

性来维持正常代谢功能［29］。水稻土的优势细菌类

群为变形菌门，其次为拟杆菌门、酸杆菌门、绿

弯菌门等，从门的分类水平来看，变形菌门的丰

度在根际和非根际之间有较大差异。种植水稻的

土壤中微生物的多样性，尤其是厌氧微生物，如

Desulfuromonadales、Rhodocyclales的丰度显著高

图6　土壤细菌群落与土壤因子的典范对应分析

（CCA）

Fig. 6　Canonical correspondence analysis (CCA) of soil factors 

and soil bacterial community
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于种植小麦的土壤，这与种植水稻时土壤淹水、缺

氧有关，微生物需要利用更多类型的电子受体完成

物质、能量代谢。水稻根际和非根际共有的微生物

更多，并且其非根际特有物种为零，暗示了水稻根

际和非根际土壤性质的趋同。表明由于土壤水分的

作用，土壤物质交换和转运的作用更充分，导致水

稻土的表观根际效应更弱，而水稻根际对非根际的

影响和作用更大。此外，水稻、小麦根际和非根际

微生物群落结构组成受土壤养分和微生物活性等多

种环境因素（DOC、MBC、DON、pH和DHA）的

影响，整体结构具有显著性差异。土壤中的活性碳

组分更容易被微生物利用，因此，DOC 对水稻和

小麦的微生物群落影响最大，该结果与Darrah［30］

的研究结果一致，该研究表明根际微生物的种群分

布与沿根的可溶性碳分布有关。土壤pH的变化同

样影响了微生物群落分布，因此，合理的水分管理

措施是改善土壤微生物群落的必要条件。

同一土壤采用不同的土地利用方式后，受到

植物根系、土壤水分等因素的影响，其土壤活性养

分分配和土壤微生物活性存在很大差异，导致根际

和非根际土壤理化性质及土壤微生物群落结构显著

不同，最终形成不同强度的根际效应。通常，过去

的研究倾向于用根际效应表征植物对土壤，尤其是

根际土壤的影响，并认为根际效应的值越大，植物

输入土壤的有机物质越多，微生物活性越强［31］。

从这一认识出发，无论从土壤活性组分、脱氢酶活

性还是微生物群落多样性的角度，小麦的根际效应

均大于水稻。然而，本研究发现水稻根际和非根际

之间各项指标的差异均小于旱作小麦土壤，这说

明水稻根际对非根际的影响程度更大，根际的作用

范围更大，因而减小了根际非根际之间的差异。这

可能与水稻土壤中可溶性物质能更容易、更有效地

在根际与非根际之间进行转运有密切关系。有研究

表明，分蘖期的水稻和小麦的根际分泌物输入量并

无太大的差异［32］，与旱地土壤相比，水稻土处于

持续淹水状态，土壤可溶性养分在根际非根际之间

物质的转运更为容易，导致土壤理化性质在根际非

根际之间产生的梯度被缩小，根际效应强度较弱，

因此，造成小麦和水稻根际效应强度差异的原因更

多的是来自于两种土壤中物质转运能力的不同。有

研究［33］表明，旱地土壤的根际激发效应显著高于

淹水土壤，根际有机碳的矿化作用更强，这可能与

旱作小麦土壤的根际积累了更多的有机碳有关。一

方面，旱地土壤通气状况好于淹水土壤，微生物呼

吸作用较强，微生物生物量和活性均高于淹水土壤
［34］，根际较高的微生物活性和呼吸不利于小麦根

际土壤有机碳的长期累积；另一方面，由于旱地土

壤水分含量较低，可溶性物质的流动性较小，小麦

根系分泌物大量滞留在根系附近的区域，促进了土

壤微生物的增殖，产生了较高活性微生物生物量，

进一步加强了根际效应，不利于土壤有机质的转运

和累积。以上两点分析可能是水稻土有机质含量高

于旱地土壤的一个原因。此外，小麦根际和非根际

土壤之间DON浓度差显著高于水稻，说明旱作小

麦土壤中非根际氮素无法及时转运至根际，对根际

氮素亏缺的补偿效应低于水稻土，这可能会导致旱

作土壤中肥料利用率降低。因此，不能简单地认为

根际效应越大，土壤环境质量越好，在未来的研究

中对根际效应的解读需要从多方面综合衡量。

4　结　论

“植物根系-土壤-微生物”三者之间的相互作

用共同影响了土壤养分含量、微生物活性及微生物

群落分布，进而影响土壤生态系统健康、稳态和功

能。无论水稻还是小麦，其根际和非根际理化性

质、微生物群落结构均存在显著差异，其中可溶性

有机碳对水稻和旱作小麦土壤细菌群落组成的影响

最大。水稻、小麦两种种植体系下，根际效应表现

为小麦大于水稻。从根际和非根际土壤相互作用的

角度，水稻根际土壤与非根际土壤的差异较小，体

现出水稻的根际有更广的延伸，根际的作用范围较

广。本研究从新的角度解释了根际土壤养分分布与

根际效应之间的联系，这对于将来的研究中深入探

讨淹水土壤和旱作土壤有机碳的累积差异，解释水

田、旱地土壤肥力演变规律，以及实际生产中土壤

生产力可持续性的维持方面具有重要意义。
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Comparative Study on Rhizosphere Effects and Bacterial Communities in the 
Rhizospheres of Rice and Wheat
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Abstract　【Objective】 In China, rice and wheat rotation is an important mode of agricultural 
production, composed of two subsystems i.e. flooded-cultivation and dry farming, with rice and wheat 
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being the representative respectively. The two subsystems differ significantly in irrigation and fertilization 
condition and soil microbial community structure. The migration of soil active components and microbial 
characteristics as affected by rhizosphere effect are crucial to the formation and development of soil 
fertility. Bacterial communities play an essential role in biogeochemical cycles, plant nutrition and disease 
biocontrol. Most papers available in the literature focused mainly on rhizosphere effect, root exudates 
and enzyme activity in the upland soil, with little efforts on comparison between upland and paddy soils 
in pattern of rhizosphere effect and associated microbial community dynamics. Therefore, it is so far 
still unclear about rhizosphere effects of rice and wheat and their relative contributions to soil function. 
【Method】  A pot experiment cultivating rice and wheat separately was conducted in gleyic-stagnic 
anthrosols, a typical type of soil in the Changshu Ecological Experiment Station of the Chinese Academy 
of Sciences. Rhizosphere soil was separated from non-rhizosphere or bulk soil with a rhizobox system. 
Comparison was made between the two portions of soil in content of soil active components, dehydrogenase 
activity, microbial biomass carbon and bacterial community composition under the two cropping systems for 
analysis of differences between rice and wheat in rhizosphere effect. Principal component analysis (PCoA) 
and canonical correspondence analysis (CCA) was performed of the results of High throughput sequencing 
of the obtained data for analysis of soil bacterial community composition.【Result】 In both rice and wheat 
soils, the two portions of soil varied significantly in content of dissolved organic carbon and microbial 
biomass carbon and in dehydrogenase activity. Obviously they were higher in the rhizosphere than in the 
bulk soil, whereas dissolved organic nitrogen content and bacterial alpha diversity was significantly lower 
in the rhizosphere than in the bulk soil. Proteobacteria and Bacteroides were the dominant bacteria in both 
rice and wheat soils, accounting for more than 40%. However, in terms of dominant genera, differences 
were obvious between rice and wheat as well as between rhizosphere and non-rhizosphere. On the whole, 
soil microbial community was more complex in the rhizosphere than in the non-rhizosphere soil, and higher 
in population in the rice soil than in the wheat soil. Principal component analysis clearly shows that sharp 
difference existed between the two soil systems cultivated with rice and wheat in bacterial community, and 
the difference between rhizosphere and non-rhizosphere soils was significantly sharper in the wheat soil 
than in the rice soil. Rhizosphere effects (DOC: 2.07%; MBC: 8.61%; dehydrogenase activity: 41.11%; 
DON: 61.07%; and Chao1: 7.62%) in the rice soil were all lower in absolute value than their respective ones 
in the wheat soil (DOC: 3.37%; MBC: 22.62%; dehydrogenase activity: 44.48%; DON: 71.43%; and Chao1: 
16.59%). 【Conclusion】 All the above listed findings suggest that the difference between rhizosphere and 
non-rhizosphere was narrower in the rice soil than in the wheat soil, that is to say, the rhizosphere effect of 
rice is lower, facilitating transport of photosynthetic carbon and soil nutrients and favoring growth of soil 
microbes, especially in rhizosphere. And the findings illustrate from a new angle the rhizosphere effect and 
mechanism of the effect on sustainable development of the soil under the rice and wheat rotation system, 
and shed lights on a new perspective for improving soil fertility, especially in the soil under upland cropping 
systems.

Key words　Rice-wheat rotation; Rhizosphere effect; Bacterial community diversity; High-throughput 
sequencing; Principal component analysis (PCoA)
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