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　　摘要：采用酸性品红染色法对江苏句容不同生长地的宝华玉兰（Ｍａｇｎｏｌｉａｚｅｎｉｉ）根系染色压片，观察其菌根显微结
构及菌根侵染情况，结果表明，宝华玉兰菌根结构复杂，根外被密集的菌丝包被形成菌丝鞘，无根毛，既具有 ＡＭ类菌
根特有的典型结构，也有穿梭于细胞间的有隔菌丝和束状菌丝结构；野生植株菌根侵染率较高，不同生长地域的菌根

侵染指标差异显著，侵染率排名为自然林＞纯林＞混合林。
　　关键词：宝华玉兰菌根；显微结构；侵染率
　　中图分类号：Ｓ６８５．１５０．１　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０１４）０９－０３１０－０２

收稿日期：２０１３－１２－１８
基金项目：江苏省自然科学基金（编号：ＢＫ２０１１４９８、ＢＫ２０１０３４５）；江
苏农林职业技术学院课题。

作者简介：宋　微（１９７８—），女，博士，副教授，主要从事微生物学和
植物病理学研究。Ｅ－ｍａｉｌ：１３３６０７９０＠ｑｑ．ｃｏｍ。

　　宝华玉兰（Ｍａｇｎｏｌｉａｚｅｎｉｉ）属木兰科木兰属植物，野生种
仅分布于江苏镇江宝华山国家森林公园，为我国特有树种，在

１９９９年《国家重点保护野生植物名录（第一批）》中被列为Ⅱ
级濒危种，在 ２００４年《中国植物红色名录》中被列为极危
种［１］。宝华玉兰的树干挺拔通直，是良好的木材，其花大芳

香，是珍贵的园林观赏树木，且花果可入药［２］。徐惠强等对

宝华玉兰在江苏的自然分布状况及其群落学特征进行了调

查［３］；蒋国梅等利用 Ｈｅｇｙｉ单木竞争指数模型对江苏镇江宝
华山国家森林公园宝华玉兰种内、种间竞争强度进行定量分

析，发现宝华玉兰竞争压力主要来自种间［４］。

菌根是土壤中的菌根真菌菌丝与植物营养根系形成的一

种联合体，是自然界中一种普遍的植物共生现象。菌根不仅

参与宿主植物的各种生理活动和生化过程，而且还通过外延

菌丝在土壤中生长蔓延，改善土壤理化性质，增强土壤的透气

性，促进植物生长［５－７］。迄今为止，对宝华玉兰的研究仅见于

对其花粉形态、自然分布状况和群落学的简要描述［３－４，８－９］，

而关于其根际微生物当前无人研究。目前，国内外就菌根植

物共生体对土壤、环境及生态有益作用的研究力度日趋增大，

研究宝华玉兰是否存在菌根、菌根存在的结构、侵染模式等，

可以为菌根真菌对宝华玉兰的生长发育、种源保护研究提供

理论依据，并以期解决宝华玉兰自然繁衍能力退化的问题。

１　材料与方法

１．１　宝华玉兰根的采集
采样地位于江苏省句容市，属北亚热带季风气候，四季分

明，气候温和，雨水充沛，日照充足；全年平均气温为 １５．１℃，
年平均相对湿度为７８％，年平均降水量为１０１８．６ｍｍ，年平
均风速为３．２ｍ／ｓ，无霜期为２２９ｄ，年日照为２１１６ｈ。宝华山
地带植被保存完好，现仅存野生宝华玉兰成株２８棵。笔者分
别在宝华山（自然林）、句容陈武园区（人工纯林）、江苏农林职

业技术学院树木园（人工混交林）分别取根样进行研究。根样

收集时避免破坏主根，选取须根，每处采样点选取样本数为１０
株，将根样与其周围土壤一同装入无菌袋中，带回实验室，将根

样清洗，放入ＦＡＡ固定液中固定，４℃冰箱中保存备用。
１．２　宝华玉兰菌根结构观察

采用透明压片染色镜检法对样根进行观察，以确定其是

否存在菌根结构。将采样根系用自来水洗净，剪成１．０ｃｍ长
的小段，置于１０ｍＬ试管中，加入１０％ ＫＯＨ置于９０℃水浴
锅中加热２０ｍｉｎ；取出样品，用无菌水冲洗去碱液，样根放入
２％ ＨＣｌ中酸化５ｍｉｎ，洗净，用０．０１％的酸性品红溶液对根
进行染色；取１００根根段置于载玻片上，盖片镜检，并拍照记
录，计算菌根侵染率：侵染率 Ｆ＝受侵染的根段数／观察的根
总段数×１００％［１０］。

１．３　数据处理
试验数据采用ＳＰＳＳ１１．０软件统计分析。

２　结果与分析

２．１　不同林分宝华玉兰菌根侵染率比较
从图１可以看出，镇江句容宝华山（自然林）宝华玉兰根

际共生真菌侵染率最高，为９０％，样根多数可见成片的真菌
侵染；其次为陈武园区人工纯林，侵染率为５２．５％，与宝华山
的菌根显微图相比，样根可见真菌少于自然林；侵染率最低的

为江苏农林职业技术学院树木园中的人工混交林，侵染率为

２５％，依旧存有共生的菌根真菌。由此推测，在自然生长情况
下宝华玉兰长势良好，这与菌根侵染率高有一定关系，同时，

也说明宝华玉兰根际普遍存在菌根的共生结构。
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２．２　宝华玉兰ＶＡ菌根菌形态结构
以０．０１％酸性品红染色液可将根系中菌根真菌菌丝、丛

枝、泡囊等染成红色，没有被侵染的细胞则不会被染色，中柱

一般不着色。从图２可以看出，宝华玉兰具有典型丛枝菌根
结构，既有胞间、胞内菌丝，也有菌丝进入细胞形成的丛枝和

泡囊结构及典型的孢子果；被真菌侵染的菌根细胞无增大现

象，根表肉眼观察无明显变化，本身结构并未改变；菌根表皮

细胞及皮层细胞内可见不同颜色深浅的菌丝，可见特殊结构

的菌丝结（又称菌丝团或菌丝卷，图２－ｂ、ｃ、ｆ），菌丝结大多

在皮层细胞中央分布，有些几乎充满整个细胞（图 ２－ａ、ｂ、
ｃ），有些菌根的菌丝结只单独在１个细胞内分布，有的真菌菌
丝体会穿过细胞进入另１个细胞内；菌丝复合体形态为菌丝
群随意聚集、打结、延伸、反曲（图２－ｊ、ｋ、ｌ）；个别根的皮层内
观察到泡囊结构（图２－ｄ），存在穿梭于细胞间的有隔菌丝
（图２－ｊ，箭头示隔）和束状菌丝（图２－ｊ）。另外，在同一个
菌根上观察到分布于细胞内、细胞间和细胞外的菌丝结构

（图２－ｌ）。

３　结论与讨论

通过染色观察可见，宝华玉兰根系普遍存在内生菌根结

构，野生林中宝华玉兰根际侵染率最高，人工纯林次之，人工

混交林较少。自宝华玉兰根系显微结构可清楚观察到泡囊、

菌丝结、孢子果、根内菌丝、根外菌丝、孢子等多种复杂菌根结

构，说明宝华玉兰属于典型的丛枝菌根植物。

众多研究已证明，菌根真菌的侵染受到地域环境的综合

影响，菌根多样性与地上部分生物的多样性有相关性［１１］。

Ｇｒｉｍｅ等试验发现，由于菌丝网络作用，人工小群落中的亚优
势种能够在优势种的存在下得以生存，接种后的植物群落比

不接种的对照组具有更高的植物多样性［１２］。分布于宝华山

森林公园的野生宝华玉兰菌根侵染率高，侵染强度大，原因可

能与地上部分植被丰富有关，通过森林菌根网络在同种或不

同种植物间实现资源的重新分配和共享［１３］。

对于宝华玉兰菌根鉴定及根际土壤种群微生物的调查研

究仍处于初步阶段，其有益菌的分离鉴定等工作需进一步探

索研究。
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　　摘要：为探讨江苏省徐州市采煤塌陷区土壤微生物群落多样性及优势种群在复垦前后的变化，利用４５４焦磷酸测
序法，对比分析采煤塌陷地、复垦地以及非塌陷对照地这３个样地的细菌多样性及群落结构。结果表明，变形菌、放线
菌、浮霉菌、酸杆菌、绿弯菌、拟杆菌、厚壁菌和芽单胞菌为细菌的主要类群，但其在３个处理区的分布各不相同，即芽
单胞菌和硝化螺旋菌在复垦区中分布最广，酸杆菌、放线菌、拟杆菌在对照区中最多，变形菌在塌陷区中分布最广。复

垦地土壤的细菌群落多样性水平最高，对照地次之，塌陷地最低。细菌群落多样性指数与土壤有机质、全氮、速效钾的

含量呈正相关关系，与土壤盐分呈负相关关系。开采沉陷导致土壤肥力退化和土壤盐渍化现象加重，抑制微生物的繁

殖与生长。复垦与植被修复能够改善土壤理化特征，恢复微生物群落结构功能与多样性。
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　　采煤会扰动人类活动等，不可避免地会改变土壤生态系
统，破坏微生物群落生态功能稳定性。矿区土壤复垦及生态

重建已成为全球土壤环境研究领域中的重要课题［１］。土壤

微生物群落能敏锐地反映出生态环境的功能演变以及环境胁

迫等影响，是衡量矿区土壤生态功能和监测矿区环境变化的

有效指示器［２－３］。近年来，我国关于矿区生态恢复的研究取

得了丰硕的成果，但主要集中于复垦土壤的物理特性、化学特

征和重金属污染等方面［４－６］。有关复垦土壤的微生物群落特

征的研究较少，特别是从分子水平对矿区土壤微生物群落结

构及多样性的报道较为少见。本研究采用定量 ＰＣＲ和 ４５４

焦磷酸测序法［７］，通过比较复垦地、塌陷地及对照地的土壤

细菌多样性及群落结构等特征，探讨复垦以及植被恢复对土

壤微生物群落的影响。一方面为４５４焦磷酸测序技术的应用
提供试验方法和经验借鉴，另一方面将认识矿区土壤微生物

特性的高度提升到了分子水平，为土壤生态学研究提供了新

视角，同时也为矿区生态恢复提供了信息和参考。

１　材料与方法

１．１　土壤样品采集与预处理
试验区设在江苏省徐州市柳新国家复垦示范项目区内，

共包括复垦地、塌陷地和对照地３个不同处理的采样区，取
具代表性的泥浆泵复垦地以及塌陷未复垦地作为土样采集对

象，并以未受影响的正常农田为对照。复垦区的土壤经泥浆

泵复垦后，进行“豆科牧草 ＋禾本科牧草”混播配植，植被包
括紫花苜蓿、三叶草以及黑麦草。复垦区与对照区具有相同
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