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摘 要:【目的】研究玉米根际与非根际土壤微生物群落结构及多样性季节变化特征。【方法】利用 Illumina-MiSeq 高通量测序技

术对不同季节玉米根际与非根际土壤中细菌的 16S rDNA基因 V3 ～ V4 区片段和真菌 18S rDNA基因 V4 区片段进行了测序。【结

果】①不同季节玉米根际与非根际土壤理化性质随季节变化趋势一致，玉米根际、非根际土壤电导率随季节呈先增加后降低趋势，

大致表现为夏季 ＞秋季 ＞春季 ＞冬季，不同季节玉米根际土壤电导率均显著高于非根际( P ＜ 0． 05) ; 由春季到冬季，玉米根际、非

根际 pH值呈先降低后增加趋势，大致表现为春季 ＞冬季 ＞秋季 ＞夏季，不同季节玉米根际土壤电导率均显著低于非根际( P ＜ 0．

05) 。②不同季节玉米根际与非根际土壤养分含量( 有机碳、全氮和全钾) 随季节变化趋势相一致，由春季到冬季，玉米根际、非根

际养分含量均呈先增加后降低趋势，以夏季玉米根际、非根际土壤养分含量最高，冬季玉米根际、非根际土壤养分含量最低，并有

所波动。③不同季节玉米根际与非根际土壤细菌和真菌覆盖度、丰富度指数、Shannon-Wiener 指数、均匀度 Evenness、ACE、Chao 1

指数、Simpson指数随季节变化趋势相一致，由春季到冬季，根际、非根际土壤细菌和真菌多样性指数均呈先增加后降低趋势，并且

不同季节根际土壤细菌和真菌多样性指数均显著高于非根际。④玉米根际和非根际土壤细菌群落中，优势类群主要是变形菌门、

酸杆菌门和芽单胞菌门，还包括浮霉菌门、放线菌门、拟杆菌门、后壁菌门、绿弯菌门、疣微菌门，其中根际土壤细菌酸杆菌门相对

丰度高于非根际，变形菌门相对丰度低于非根际。根际和非根际土壤真菌群落中，优势类群主要是子囊菌门和担子菌门，还包括

结合菌门、壶菌门、新丽鞭毛菌门、球囊菌门、芽枝菌门。⑤相关性分析表明:玉米土壤细菌和真菌 Coverage、ACE 与土壤养分均没

有显著的相关性( P ＞ 0． 05) ; 土壤 pH与土壤细菌和真菌多样性呈负相关，土壤电导率和全磷与土壤细菌和真菌多样性均没有显

著的相关性( P ＞ 0． 05) 。【结论】玉米土壤根际和非根际细菌和真菌群落具有很好的相似性，并且根际和非根际细菌群落产生明

显的分离效应。
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Abstract:【Objective】The present paper aimed to explore seasonal variation characteristics of soil microbial community structure and diversi-

ty of corn in rhizosphere soil．【Method】Illumina-miseq high-throughput sequencing technology was used to sequence the V3-V4 region frag-

ments of 16S rDNA gene and the V3 － V4 region fragments of fungus 18S rDNA gene in rhizosphere and non-rhizosphere soil of maize in dif-

ferent seasons．【Result】High throughput analysis data showed that: ( i) the different season maize rhizosphere and non rhizosphere soil

physical and chemical properties with the seasons change trend was consistent，maize rhizosphere and non rhizosphere soil conductivity in-

creased before reducing trend with the seasons，general performance for summer ＞ autumn ＞ spring ＞ winter，and maize rhizosphere soil

electrical conductivity in different seasons were significantly higher than that of the rhizosphere ( P ＜ 0． 05) ; From spring to winter，the pH

values of maize rhizosphere and non-rhizosphere showed a trend of first decreasing and then increasing，which was roughly manifested as ＞

in spring ＞ in winter ＞ in autumn and summer，and the conductivity of maize rhizosphere soil in different seasons was significantly lower

than that in non-rhizosphere ( P ＜ 0． 05) ． ( ii) Different season

maize rhizosphere and non rhizosphere soil nutrient content

( organic carbon，total nitrogen and total potassium) consistent

with the seasons change trend，from spring to winter，maize rhi-

zosphere and non rhizosphere nutrient contents were increased
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after the first reduce the trend，with the summer maize rhizosphere and non rhizosphere soil nutrient content was the highest，winter maize

rhizosphere and non rhizosphere soil nutrient content was the lowest，and fluctuated． ( iii) Different season maize rhizosphere and non rhizo-

sphere bacteria and fungi coverage，richness index，Shannon Wiener index and Evenness index Evenness，ACE，Chao 1 index，Simpson in-

dex was consistent with the seasons change trend，from spring to winter，rhizosphere and non rhizosphere bacterial and fungal diversity index

showed a trend of increase after the first reduce，and different seasons rhizosphere bacterial and fungal diversity index were significantly high-

er than that of the rhizosphere． ( iv) Maize rhizosphere and non rhizosphere bacteria population，the dominant bacteria mainly deformation，

acid bacillus door and bud door bacterium，include mold gate，actinomyces door，bacteroides door，wall ascomycetes door，green curved

door after door germs，warts，the relative abundance of rhizosphere bacteria acid bacillus door above the rhizosphere，deformation relative a-

bundance was lower than the rhizosphere bacteria door． In rhizosphere and non-rhizosphere soil fungi communities，the dominant groups were

mainly ascomycetes and basidiomycetes，including binding mycetes，chytrid mycetes，neoilifera flagellates，bulb mycetes，and budding my-

cetes． ( v) Correlation analysis showed that there was no significant correlation between corn soil bacteria，fungus Coverage，ACE and soil

nutrients ( P ＞ 0． 05) ． Soil pH was negatively correlated with the diversity of soil bacteria and fungi，while soil conductivity and total phos-

phorus were not significantly correlated with the diversity of soil bacteria and fungi ( P ＞ 0． 05) ．【Conclusion】The bacterial and fungal com-

munities in the rhizosphere and non-rhizosphere of maize soil had a good similarity，and the bacterial communities in the rhizosphere and

non-rhizosphere had a significant separation effect．
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【研究意义】作为人类直接的生存载体，陆地生
态的变化将产生重大的影响，直接影响着人类及其

他动植物的生存环境，制约着人类生存生活［1 － 3］。
森林、土壤、微生物等作为陆地生态的重要组成部
分，各自发挥着不可或缺的角色。作为植被种植的
载体［4 － 6］，土壤的存在能够将养分源源不断地向植

被输送，维持着植被整个生长发育各个阶段，在此过

程中也离不开微生物的作用，在微生物的参与之

下［7 － 8］，有机质等被分解为可供吸收利用的能量，提

升了土壤养分，同时降低了土壤板结等问题的发生，

微生物活动也能够增强土壤孔隙度，同时参与土壤

矿化等，成为土壤生化循环的重要组分部分［9］，可

以说，在整个能量转化过程中，微生物起着积极作

用，对于改善根际土壤质量作用尤为关键。植被能
量的获取离不开发达的根系，因此根际土壤显得尤

为关键，直接制约着根系对养分及水分的利用，这也

是土壤与植被的紧密结合区，也是微生物活跃的区

域，三者共同构成了植被生长发育的关键场所，制约

着能量交换和物质循环，对于根际土壤而言，根系分

泌物能够显著影响之，对于微生物及植被交互作用

起着直接制约效应，二者的协同发展会形成良好的

互惠发展，充分满足各自所需。一方面，根际土壤的
养分条件受到微生物及根系的双重制约，另一方面，

土壤理化特点也受到二者的制约，同时，植被生长发

育也会对根际微生物群落分布产生重要影响效

果［10］; 对于植被生长而言，其不仅离不开土壤养分

及水分的供应，也离不开根际微生物的分解及降解

作用，其菌类 PGPR 在促进养分转化方面的效果尤
为显著，同时对于植被适应性的增强起着积极作用，

加强了植被对干旱等逆境的耐受性［11 － 12］。【前人
研究进展】由于根际所处位置具有独特性，因此其

作用也尤为关键，直接制约着植被对于养分等能量

的吸收利用，更是与微生物交互作用的场所，是吸收

能量的载体［6 － 8］，此外，其分泌物对于微生物活动也

起着较显著的作用，能够影响根际土壤质量，反哺于

植被生长发育，开展根际及土壤等方面的研究具有

重要的现实意义。国内对于这方面的研究相对来说
起步较晚，可追溯至 20 世纪 80 年代，前期的研究主
要集中在农作物及林木等方面，随着研究的不断深

入，根际养分及微生物研究不断增多，并取得了较为

丰硕的研究成果，同时对于分泌物及簇根等方面开

展了相关分析，但是对于油料作物的相关研究并不

多见［13 － 14］。【本研究切入点】基于此，本研究开展
此方面的相关研究，并将玉米作为探究对象，对于玉

米研究而言，以往常注重育种及栽培等方面的分析，

对于根际土壤特性的变化并未进行充分的大量研

究，对于其根际微生物活动等探究也相对较少，尤其

的季节变化下的根际土壤，这对于玉米养分获取及

结实等方面起着明晰的制约效果，对于强化玉米种

植具有显著的现实意义，同时能够强化土壤相关研

究。【拟解决的关键问题】因此本研究立足于玉米
的不同生长季节，从而一方面探究其根际土壤养分

及其理化特征，另一方面对根际微生物特性加以分

析，从而促进玉米种植，强化土壤保护，促进玉米的

产业化种植，同时对根际土壤的养分特点进行比较，

以寻求更为适宜的养分利用方法，注重土壤利用策

略，加强土壤保护，促进玉米的合理种植和土壤的有

序保护，以提供有益参考。

1 材料与方法
1． 1 样品采集
将玉米种植区作为研究对象，使用先玉 335，并
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于 2018 年 2 月开始正式的实验分析，并进行根际土
壤的采样，后续对之开展相应的指标分析，由于其花

期利于微生物活动，此时开展土样采集及测样较为

合适; 在土样采集过程中注重土样的混合均匀，以便

于准确进行指标分析，具体来说通过抖根法进行，之

后将之在 4 ℃下的实验室温度保持，在正式的指标
测定前将其分为两个部分，其中部分采样风干后测

定，另一部分直接进行相应的 DNA测序。
1． 2 研究方法
分别于 2、7、10、12 月的中旬开展植株取样，相

当于在不同的季节进行了随机取样，数量为 30 株，
然后进行根际土样采集，首先将完整根系及其周边

土壤挖出，接下来将其中不含根系的大块土壤抖落，

之后才借助于小刀将周边土壤取出，这是非根际土

S，为了进行试验对比，需要将之置于密封袋保存，并
进行充分的混合; 而根际土样需通过刷子取样，也就

是附着在根围 5 mm 范围内的土壤，这就是根际土
R，在此过程中注意根系的保护，同时去除土样的杂
物以及根系等，这样区分根际土的情况下共获取土

样 60 份，并在 4 ℃的常温下保存，以便于后续开展
相应的指标测定。正式测量各项指标前需要进行过
筛处理，同时对理化特征加以分析记录。
1． 3 样品测定
对于样品的具体测定方法如下: 对于 pH 值、有

机碳 SOC、全氮 STN的测定分别借助于 pH测量计、
容重法及硝化法进行; 通过 P4 电导仪测定电导率，
并通过其估算含盐量; 对于磷、速效氮的测定分别借
助于比色法、光度计法［15］。
1． 4 土壤总 DNA提取
对于土壤 DNA 的提取，本研究需要依赖于

DNA试剂盒开展，在此过程中还需要进行洗脱处
理，待其体积为 50 μl的情况下，将 1 %的琼脂糖凝
胶融入其中，同时利用电泳条带特性开展相应的质

量测定，利用 ND-1000 光度计进行浓度分析。
1． 5 土壤微生物基因组 DNA的提取
为了进行基因指标提取，首先需要在溶液中加

入根际土样，并混合均匀，取样 1 mL 进行离心处理
30 s，并在无菌状况下进行，温度不超过 5 ℃，待上
清液去除后将 DNA基因组予以提取。
1． 6 DNA扩增及测序
为了完成细菌的扩增测量，需要进行两轮的操

作，尤其要注意 V3 ～ V4 区; 首先，在 barcode 通用引
物的参与下，能够进行第一轮的扩增处理，尤其是要

注重引物的结合，对于引物而言，要求上游达到

341F，而下游为 805R; 对于真菌而言，要求 18S rD-

NA，分别在 NS1、Fung条件下进行; 在此过程中共进
行了 5 个循环，反应体系及模板分别达到 30 μl、20
ng。
从二轮扩增的角度来看，主要集中在 PCR 产物

的桥式引物，此过程中开展 5 次循环，要求达到 5
min的延伸处理，温度在 72 ℃，同时及时将相关的
产物回收，在此过程中做好数据记录及结果记录分

析，最后还需要进行产物混合，并测序高通量。
1． 7 数据分析
在开展测序分析的过程中，对于其接头序列需

要去除，同时将碱基拼接后降非特异扩增造成的制

约剔除，从而获取有效序列，作为其数据源，将 97 %
作为分析阚值; 此外，坐标也会和群落分布密切相

关，对其相似性加以比较。

2 结果与分析
2． 1 不同季节玉米根际与非根际土壤理化性质
由图 1 可知，不同季节玉米根际与非根际土壤

理化性质随季节变化趋势一致，玉米根际、非根际土
壤电导率随季节呈先增加后降低趋势，大致表现为

夏季 ＞秋季 ＞春季 ＞冬季，以夏季根际、非根际土壤
电导率达到最大，玉米根际和非根际土壤电导率在

不同季节差异均显著( P ＜ 0． 05) ，夏季、秋季和冬季
玉米根际土壤电导率极显著高于非根际土壤( P ＜
0. 01) ，春季玉米根际土壤电导率则显著高于非根
际土壤电导率( P ＜ 0． 05 ) 。由春季到冬季，玉米根
际、非根际 pH值呈先降低后增加趋势，大致表现为
春季 ＞冬季 ＞秋季 ＞夏季，以夏季玉米根际、非根际
土壤 pH值最低，其中玉米根际土壤 pH值在不同季
节差异均显著( P ＜ 0． 05) ，非根际土壤 pH值夏季显
著低于其他季节( P ＜ 0． 05 ) ; 不同季节玉米根际土
壤 pH值极显著低于非根际土壤 pH值( P ＜ 0． 01) 。
2． 2 不同季节玉米根际与非根际土壤养分含量
由图 2 可知，不同季节玉米根际与非根际土壤

养分含量随季节变化趋势相一致，由春季到冬季，玉

米根际、非根际养分含量均呈先增加后降低趋势，以
夏季玉米根际、非根际土壤养分含量最高，冬季玉米
根际、非根际土壤养分含量最低，并有所波动。其中
玉米根际、非根际土壤有机碳含量在不同季节差异
均显著( P ＜ 0． 05) ，并且夏季、秋季和冬季玉米根际
土壤有机碳含量极显著高于非根际土壤 ( P ＜
0. 01) ，春季玉米根际土壤有机碳含量则显著高于
非根际( P ＜ 0． 05 ) 。玉米根际、非根际土壤全氮含
量在不同季节差异均显著( P ＜ 0． 05) ，并且夏季、秋
季和冬季玉米根际土壤全氮极显著高于非根际土壤
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“*”“＊＊”分别表示同一季节不同处理间在 0． 05、0． 01 水平上差异显著; 不同季节同一处理间不同大写字母表示不同季节玉米根际土壤

在 0． 01 水平上差异显著。下图同
‘* ’and‘＊＊’mean that the difference between different treatments in the same season is significant at the level of 0． 05 and 0． 01，respectively．

Different capital letters in the same treatment in different seasons indicated that the difference of maize rhizosphere soil at 0． 01 level was significant in

different seasons． The same as below

图 1 不同季节玉米根际与非根际土壤理化性质
Fig． 1 Physicochemical properties of maize rhizosphere and non-rhizosphere soil in different seasons

( P ＜ 0． 01) ，春季玉米根际土壤全氮含量则显著高
于非根际( P ＜ 0． 05 ) 。玉米根际、非根际土壤全磷
含量在不同季节差异均不显著( P ＞ 0． 05 ) ，并且夏
季、秋季和冬季玉米根际土壤全磷含量与非根际土

壤全磷含量差异不显著( P ＞ 0． 05 ) ，春季玉米根际
土壤全磷含量则显著高于非根际( P ＜ 0． 05) 。玉米
根际、非根际土壤全钾含量在不同季节差异均显著
( P ＜ 0． 05) ，并且夏季、秋季和冬季玉米根际土壤全

图 2 不同季节玉米根际与非根际土壤养分含量
Fig． 2 Soil nutrient contents in rhizosphere and non-rhizosphere of maize in different seasons
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表 1 玉米根际与非根际土壤细菌多样性
Table 1 Diversity of bacteria in maize rhizosphere and non-rhizosphere soil

项目
覆盖度
Coverage

丰富度指数
Richness

Shannon-Wiener
指数

均匀度
Evenness ACE Chao 1 Simpson指数

根际 春 0． 985 5526 6． 44 0． 851 7726 1256 0． 0079

夏 0． 991 5698 7． 68 0． 868 7924 1698 0． 0089

秋 0． 988 5632 7． 21 0． 865 7875 1623 0． 0084

冬 0． 987 5601 6． 86 0． 857 7798 1521 0． 0082

均值 0． 988a 5614a 7． 05a 0． 860a 7830a 1525a 0． 0084a

非根际 春 0． 975 5319 5． 75 0． 849 7316 1159 0． 0073

夏 0． 987 5468 6． 67 0． 864 7849 1524 0． 0087

秋 0． 982 5306 6． 32 0． 861 7702 1427 0． 0081

冬 0． 976 5327 5． 91 0． 853 7413 1302 0． 0078

均值 0． 980b 5355b 6． 16b 0． 857a 7570b 1353b 0． 0080a

钾极显著高于非根际土壤( P ＜ 0． 01 ) ，春季玉米根
际土壤全钾含量则显著高于非根际( P ＜ 0． 05) 。
2． 3 不同季节玉米根际与非根际土壤微生物群落
多样性

由表 1 可知，对于土壤细菌多样性，不同季节玉
米根际与非根际土壤细菌覆盖度、丰富度指数、
Shannon-Wiener 指数、均匀度 Evenness、ACE、Chao 1
指数、Simpson 指数随季节变化趋势相一致，由春季
到冬季，玉米根际、非根际土壤细菌多样性指数均呈
先增加后降低趋势，以夏季玉米根际、非根际土壤细
菌多样性指数最高，冬季玉米根际、非根际土壤细菌
多样性指数最低，并有所波动。玉米根际土壤细菌
覆盖度、丰富度指数、Shannon-Wiener 指数、ACE、
Chao 1 指数均显著高于非根际( P ＜ 0． 05 ) ，而根际

土壤均匀度 Evenness和 Simpson指数与非根际差异
不显著( P ＞ 0． 05) 。
由表 2 可知，对于土壤真菌多样性，不同季节玉

米根际与非根际土壤细菌覆盖度、丰富度指数、
Shannon-Wiener 指数、均匀度 Evenness、ACE、Chao 1
指数、Simpson 指数随季节变化趋势相一致，由春季
到冬季，玉米根际、非根际土壤真菌多样性指数均呈
先增加后降低趋势，以夏季玉米根际、非根际土壤真
菌多样性指数最高，冬季玉米根际、非根际土壤真菌
多样性指数最低，并有所波动。玉米根际土壤真菌
覆盖度、丰富度指数、均匀度 Evenness、Shannon-Wie-
ner 指数、ACE、Chao 1 指数均显著高于非根际( P ＜
0． 05) ，而根际土壤 Simpson指数与非根际差异不显
著( P ＞ 0． 05) 。

表 2 玉米根际与非根际土壤真菌多样性
Table 2 Diversity of fungi in maize rhizosphere and non-rhizosphere soil

项目
覆盖度
Coverage

丰富度指数
Richness

Shannon-Wiener
指数

均匀度
Evenness ACE Chao 1 Simpson

指数

根际 春 0． 991 916 3． 02 0． 751 4896 605 0． 0068

夏 0． 996 988 4． 56 0． 789 5326 689 0． 0075

秋 0． 993 965 4． 03 0． 773 5047 652 0． 0072

冬 0． 992 924 3． 45 0． 742 4903 613 0． 0069

均值 0． 993a 948a 3． 77a 0． 764a 5043a 640a 0． 0071a

非根际 春 0． 985 855 2． 19 0． 654 4622 549 0． 0058

夏 0． 993 923 3． 45 0． 753 4905 621 0． 0071

秋 0． 986 897 3． 04 0． 702 4871 603 0． 0063

冬 0． 982 762 2． 67 0． 676 4692 589 0． 0062

均值 0． 987b 859b 2． 84b 0． 696b 4773b 591b 0． 0064a
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图 3 不同季节玉米根际与非根际土壤细菌群落组成
Fig． 3 Composition of rhizosphere and non-rhizosphere soil bacterial community in different seasons

2． 4 不同季节玉米根际与非根际土壤微生物群落
组成

由图 3 可知，不同季节玉米根际与非根际土壤
细菌群落结构随季节变化趋势相一致，细菌群落组

成没有发生较大变化，其中玉米根际土壤细菌群落

中，优势类群主要是变形菌门( 33． 26 % ～ 37． 268
% ) 、酸杆菌门( 25． 03 % ～27． 03 % ) 和芽单胞菌门
( 8． 16 % ～11． 26 % ) ，还包括浮霉菌门( 3． 15 % ～
6. 78 % ) 、放线菌门( 2． 15 % ～ 5． 19 % ) 、拟杆菌门
( 1． 96 % ～ 2． 15 % ) 、后壁菌门( 2． 58 % ～ 4． 69
% ) 、绿弯菌门( 5． 36 % ～8． 96 % ) 、疣微菌门( 2． 15
% ～4． 58 % ) 。非根际土壤细菌群落中，优势类群
主要是变形菌门( 45． 32 % ～ 49． 25 % ) 、酸杆菌门
( 18． 95 % ～ 23． 17 % ) 和芽单胞菌门( 11． 05 % ～
13． 05 % ) 。其中根际土壤细菌酸杆菌门相对丰度
高于非根际，变形菌门相对丰度低于非根际。

由图 4 可知，不同季节玉米根际与非根际土壤
细菌群落结构随季节变化趋势相一致，细菌群落组

成没有发生较大变化，其中玉米根际土壤真菌群落

中，优势类群主要是子囊菌门( 52． 69 % ～ 54． 69
% ) 和担子菌门( 23． 04 % ～26． 17 % ) ，还包括结合
菌门( 3． 26 % ～ 6． 12 % ) 、壶菌门( 0． 51 % ～ 1． 56
% ) 、新丽鞭毛菌门( 6． 25 % ～ 8． 94 % ) 、球囊菌门
( 2． 14 % ～ 4． 12 % ) 、芽枝菌门( 1． 19 % ～ 3． 19
% ) 。非根际土壤真菌群落中，优势类群主要是子
囊菌门( 48． 26 % ～50． 16 % ) 和担子菌门( 29． 87 %
～32． 16 % ) ，其中根际土壤细菌酸杆菌门相对丰度
高于非根际，变形菌门相对丰度低于非根际。
由图 5 可知，主坐标分析( PCoA) 分析表明: 不

同季节玉米土壤根际和非根际细菌群落具有很好的

相似性，并且根际和非根际细菌群落产生明显的分

离效应; 玉米土壤根际和非根际真菌群落具有很好
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图 4 不同季节玉米根际与非根际土壤真菌群落组成
Fig． 4 Composition of rhizosphere and non-rhizosphere soil fungus community in different seasons

的相似性，并且根际和非根际真菌群落产生明显的

分离效应。
2． 5 土壤养分与细菌群落结构的相关性
相关性分析( 表 3) 表明: 玉米土壤细菌和真菌

Coverage、ACE与土壤养分均没有显著的相关性( P
＞ 0. 05) ; 土壤 pH与土壤细菌和真菌多样性呈负相
关，土壤电导率和全磷与土壤细菌和真菌多样性均

没有显著的相关性( P ＞ 0. 05) 。土壤有机碳与细菌
Richness、Shannon呈极显著的正相关( P ＜ 0. 01) ，与
细菌 Chao 1 和 Simpson 呈显著的正相关 ( P ＜
0. 05) ; 土壤有机碳与真菌 Shannon呈极显著的正相
关( P ＜ 0. 01 ) ，与真菌 Richness、Chao 1 和 Simpson
呈显著的正相关 ( P ＜ 0. 05 ) 。土壤全氮与细菌
Richness、Shannon呈极显著的正相关( P ＜ 0. 01) ，与
细菌 Chao 1 和 Simpson 呈显著的正相关 ( P ＜
0. 05) ; 土壤全氮与真菌 Shannon呈极显著的正相关

( P ＜ 0. 01 ) ，与真菌 Richness、Chao 1 和 Simpson 呈
显著的正相关( P ＜ 0. 05 ) 。土壤速效氮与 Rich-
ness、Shannon、Evenness、Chao 1 和 Simpson呈显著的
正相关( P ＜ 0. 05 ) ，与真菌 Shannon、Evenness、Chao
1 和 Simpson呈显著的正相关( P ＜ 0. 05 ) 。土壤速
效磷与细菌 Shannon、Chao 1 和 Simpson呈极显著的
正相关( P ＜ 0. 01) ，与 Evenness 呈显著的正相关( P
＜ 0. 05 ) ; 土壤速效磷与真菌Shannon、Evenness、
Chao 1 和 Simpson呈显著的正相关( P ＜ 0. 05) 。

3 讨 论
通过研究分析得知，对于玉米种植区而言，无论

是根际土壤，还是非根际土壤，虽然季节不同，但是

其变化趋势基本一致，对于其 pH 值而言，其先降后
升的态势较为明显，尤其是春季表现更为突出，其次

是冬季、秋季，而夏季变化最小，其值最低。而电导
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图 5 基于Weighted unifrac 距离的土壤微生物群落的主坐标分析( PCoA)
Fig． 5 Principal coordinate analysis of soil microbial community based on Weighted unifrac distance ( PCoA)

率则与之呈现截然不同的变化，且在夏秋季节，根际

与非根际之间是存在较大差异的，其差异达到了显

著水平，也就是我们常说的根际富集现象比较明显。
对于玉米种植区土壤养分而言，随着季节的变化，其

先升后降的变化态势较为明显，尤其是有机碳等养

分，且最高值出现在夏季，无论是根际土壤还是非根

际均是如此。随着季节的转换，碱性盐离子被植被
吸收，这使得土壤的酸性更为明显，在其根际的不断

发展之下，可溶性离子显著增加，有机酸分泌增多，

加之微生物活动的影响，降低了土壤 pH值。从中也可
以看出，为了促进土壤养分，可以采取降低其 pH值的
方法进行，这将明显利于有效养分的利用效率，在可溶

离子不断增多的情况下，电导率也随之上升［16 －17］。
不少学者通过实验对比分析得知，对于根际及

非根际土壤而言，其虽然都是与根系关系密切的土

壤分布，但是其养分含量并不相同，且存在的差异较

为明显［18 － 19］。通过本实验分析得知，在季节变化的
情况下，二者的养分含量水平相差明显，且二者随着

季节变化而呈现出较为明显的规律，其先升后降的

态势较为明显，尤其是夏季表现更为突出，呈现出峰

值，其次是秋季、春季，而冬季变化最小，其值最低。
对于玉米根际土壤而言，夏秋季节养分含量明显较

高，且与春冬季节的差异呈现显著水平［20］。在季节
变化影响之下，玉米土壤的菌群分布特点呈现较大

表 3 土壤养分与土壤细菌和真菌多样性相关性
Table 3 The correlation of soil nutrients and the diversity of soil bacteria and fungi

项目 pH 电导率 EC
( μm/s)

有机碳 SOC
( g /kg)

全氮 STN
( g /kg)

全磷 STP
( g /kg)

全钾 TK
( g /kg)

细菌 Coverage － 0. 071 0. 081 0. 249 0. 142 0. 161 0． 247

Richness － 0． 135 0． 247 0． 776＊＊ 0． 775＊＊ 0． 215 0． 598＊＊

Shannon － 0． 723＊＊ － 0． 125 0． 846＊＊ 0． 737＊＊ 0． 146 0． 714＊＊

Evenness － 0． 542* － 0． 075 0． 531* 0． 502* 0． 207 0． 663*

ACE － 0． 047 0． 203 0． 402 0． 314 0． 319 0． 074

Chao 1 － 0． 586* 0． 174 0． 617* 0． 575* 0． 014 0． 552*

Simpson － 0． 722＊＊ 0． 223 0． 503* 0． 616* 0． 078 0． 537*

真菌 Coverage － 0． 074 － 0． 008 0． 347 0． 274 0． 005 0． 079

Richness － 0． 178 0． 221 0． 599＊＊ 0． 698＊＊ 0． 211 0． 425

Shannon － 0． 575* － 0． 161 0． 714＊＊ 0． 702＊＊ 0． 065 0． 547*

Evenness － 0． 635* － 0． 317 0． 402 0． 374 0． 198 0． 525*

ACE － 0． 241 0． 229 0． 147 0． 10 0． 323 0． 103

Chao 1 － 0． 557* － 0． 115 0． 552* 0． 574* 0． 217 0． 702＊＊

Simpson － 0． 403 － 0． 193 0． 563* 0． 512* 0． 202 0． 552*

注: * ，＊＊分别表示在 0． 05 和 0． 01 水平上差异显著。
Note: * and ＊＊ indicate significant differences at the level of 0． 05 and 0． 01，respectively．
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差异，尤其是细菌及真菌分布，其盖度、丰度及均匀
度都呈现出明显的季节特点，其先升后降的变化态

势明显，且根际土壤分布明显较高，二者呈现较大差

异; 对于 ACE、Chao 1 指数亦是如此［22 － 23］。主要原
因在于夏秋季节属于玉米生长旺盛期，根系生长旺

盛的同时分泌较多根系分泌物，对于促进生物量增

长作用明显，加之养分富集效应，形成了更高水平的

根系养分含量［22］。此外，对于玉米根系而言，其在
降尘物质的作用下及腐殖质影响下，根际沉积更为

明显，这对于微生物活动也起着积极作用［21 － 22］，能

够促进微生物生长发育，进而加快有机质分解和降

解，对于养分的转化起着积极作用，因此形成更高的

养分含量［23 － 25］。
通过此次玉米种植试验，无论是根际土壤还是

非根际土壤，其 pH值与养分之间的相关程度较高，
养分与微生物之间的相关程度也较高，对于玉米根

系而言，其能够分泌一定的有机酸，该物质对于养分

的活化起着积极作用。在 pH 值不断降低的情况
下，养分的转化得以提升，其活化效果更为显著，在

根系呼吸作用下，大量的二氧化碳被释放，有机酸水

平提升，形成了更低的 pH 值［18 － 19］。过高或过低的
酸性水平均不利于植被生长，也对微生物活动起着

不利影响，在其值不断下降的情况下，根区更容易酸

化［20 － 21，24］。对于玉米而言，春季属于萌芽期，其长
势并不快，光合作用相对较弱，也并无大量的根际微

生物活动; 但是到了夏秋季节，长势逐渐旺盛，生长

加速，新陈代谢加快，各项生理特点达到高峰，对于

养分及微生物来说均呈现了较为明晰的根际效应，

这有利于植被对于养分的吸收利用效率提升，同时

对于微生物活动也起着积极作用［25］。进入秋冬季
节，玉米生长状况下降，养分含量呈现大幅下降，微

生物活动明显降低，影响了根际土壤各项指标。

4 结 论
( 1) 不同季节玉米根际与非根际土壤养分含量

( 有机碳、全氮和全钾) 随季节变化趋势相一致，由
春季到冬季，玉米根际、非根际养分含量均呈先增加
后降低趋势，以夏季玉米根际、非根际土壤养分含量
最高，冬季玉米根际、非根际土壤养分含量最低，并
有所波动。
( 2) 不同季节玉米根际与非根际土壤细菌和真

菌覆盖度、丰富度指数、Shannon-Wiener 指数、均匀
度 Evenness、ACE、Chao 1 指数、Simpson 指数随季节
变化趋势相一致，由春季到冬季，根际、非根际土壤
细菌和真菌多样性指数均呈先增加后降低趋势，并

且不同季节根际土壤细菌和真菌多样性指数均显著

高于非根际。
( 3) 玉米土壤细菌和真菌 Coverage、ACE 与土

壤养分均没有显著的相关性( P ＞ 0． 05) ; 土壤 pH与
土壤细菌和真菌多样性呈负相关，土壤电导率和全

磷与土壤细菌和真菌多样性均没有显著的相关性

( P ＞ 0． 05) 。玉米土壤根际和非根际细菌和真菌群
落具有很好的相似性，并且根际和非根际细菌群落

产生明显的分离效应。
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