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　　摘要：采用磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡｓ）生物标记法，分析相同栽培条件下５种新疆栽培红花根际土壤微生物群落结构。
结果表明，红花根际土壤微生物磷脂脂肪酸生物标记丰富，共检测到４８种磷脂脂肪酸，其中有３２种为完全分布型生
物标记，１６种为不完全分布型生物标记；红花根际土壤中ＰＬＦＡｓ含量细菌 ＞真菌 ＞放线菌。不同红花材料根际土壤
微生物ＰＬＦＡｓ生物标记组成结构存在差异。对红花根际土壤特征ＰＬＦＡｓ生物标记细菌１６∶０、真菌１８∶１ω９ｃ、甲烷氧
化菌１６∶１ω５ｃ和硫酸盐还原菌１０Ｍｅ１６∶０比较可知，云红５号的细菌１６∶０、真菌１８∶１ω９ｃ、甲烷氧化菌１６∶１ω５ｃ
和硫酸盐还原菌１０Ｍｅ１６∶０明显低于其他 ４个品种红花，新红 １号的细菌 １６∶０、真菌 １８∶１ω９ｃ、甲烷氧化菌
１６∶１ω５ｃ和硫酸盐还原菌１０Ｍｅ１６∶０含量最高。放线菌１０Ｍｅ１７∶０含量，５个红花品种相近。
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　　根际是一个由根系分泌物输入高能量而导致微生物剧烈
活动的生态系统［１］。根际土壤微生物可影响土壤营养的分

解、转化和植物的吸收利用，也是衡量土壤肥力和养分的重要

指标［２－５］。此外，根际土壤微生物种群结构与作物产量密切

相关，微生物种群结构失衡是导致药用作物发病和减产的主

要原因［６－８］。诸多研究结果表明，根际微生物在不同植物物

种间存在差异［９－１１］，在同一植物物种的不同生长阶段和不同

基因型间也存在差异［１２－１４］。探讨作物与其根际土壤微生物

多样性之间的内在联系，对于了解作物品种遗传特性、土壤适

应性和制定栽培管理方案具有重要参考意义［１５］。国内外科

研工作者对此十分重视，并发展出ＢＩＯＬＯＧ平板法，磷脂脂肪
酸生物标记法（ＰＬＦＡｓ）和基于 ＰＣＲ的核酸分析等研究手段。
ＰＬＦＡｓ生物标记法根据磷脂脂肪酸（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄｆａｔｔｙａｃｉｄ，
ＰＬＦＡ）的结构多样性和生物特异性，能揭示某一类或某种特
定微生物的存在及丰度，能够准确客观地反映土壤中微生物

量和群落结构的差异，目前广泛应用于原位土壤微生物群落

的多样性研究。

菊科植物红花（ＣａｒｔｈａｍｕｓｔｉｎｃｔｏｒｉｕｓＬ．）是一种集药材、
油料、染料和饲料为一体的特种经济作物［１６］，目前全球广泛

栽种，新疆是我国红花的主要产区，约占全国红花种植面积及

产量的８０％［１７］。红花以其卓越的药用和经济价值受到国内

外研究者的关注。但对于红花的研究多集中在化学成分和药

理研究，近年来，对红花土壤根际微生物群落的研究逐渐增

多，陆爽研究了红花土壤微生物数量及影响因子分析，发现含

水率、有机质、有效氮是决定土壤微生物群落分布的主导因

子［１８］；郭欢等研究了ＡＭ真菌对红花根围微生物多样性特性
的影响，发现ＡＭ真菌从时间和空间上影响红花根围微生物
的多样性特征［１９］。

本研究采用ＰＬＦＡｓ技术，以在同一试验田的５种栽培品
种的红花根际土壤为研究对象，探讨相同栽培条件下，不同红

花品种对根际土壤微生物区系的影响，以及红花品种与根际

土壤微生物之间的内在联系。

１　材料与方法

１．１　试验地概况
试验地位于新疆石河子大学试验田（４０°１６′５８．４″Ｎ，

８６°０３′１５．８７″Ｅ），区域气候属典型大陆性干旱半干旱气候。年
降水量为２００～５００ｍｍ，冬季平均积雪深度２０～４０ｃｍ。年平
均气温４～６℃，日平均气温＞１０℃的年积温２５００～２９００℃，
无霜期１２０～１３５ｄ。
１．２　供试材料

供试红花品种分别为新红１号、新红４号、云红５号、裕
民无刺和采毛红花。

１．３　田间试验设计和性状调查
试验于２０１３年４—９月在石河子大学试验田进行。设计

５个小区，每个小区５行，行距２０ｃｍ，穴距１５ｃｍ，每穴播３～
５粒种子，正常大田管理。５月１０日播种，５月１７日出苗，７
月６日初花，整个生育期灌水３次。按生育期分别在莲座期
（５月２８日）、伸长期（６月２４日）、盛花期（７月２７日）和种
子成熟期（９月５日）取根际土壤，同时对每个品种随机挑选
５株红花，考查株高、分枝数，花蕾数。
１．４　根际土壤取样方法

根际土壤取样方法采用“抖根法”：先将植物根系从土壤
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中挖出，抖掉与根系结合松散的土壤，将与根系紧密结合在

０～４ｍｍ范围的土壤用刷子搜集作为根际土壤。按“Ｓ”形随
机选５个点采集根际土壤混合土样，取样过程中去除凋落等
有机质。取回鲜土后，立即过筛，分装保存于－８０℃下，用于
微生物脂肪酸多样性ＰＬＦＡｓ研究。每个样品重复３次。
１．５　磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡｓ）检测

ＰＬＦＡ的提取过程和分析参考 Ｆｒｏｓｔｅｇｒｄ等［２０］和 Ｋｏｕｒｔｅｖ
等［２１］的方法。步骤如下：取３ｇ土壤样品于５０ｍＬ离心管，加
入３．２ｍＬ磷酸盐缓冲液、４ｍＬ氯仿和８ｍＬ甲醇振荡，遮光
下水平振荡２ｈ后１０００ｒ／ｍｉｎ离心１５ｍｉｎ，在转移液加入４．
８ｍＬ柠檬酸缓冲液和６ｍＬ氯仿，４℃冰箱保存，遮光静置过
夜。取氯仿相氮气吹干，加入１ｍＬ甲醇振荡溶解充分，氮气
吹干，重复３～４次。氯仿溶解样品，活性硅胶柱纯化，收集甲
醇相，Ｎ２吹干，０℃ 下保存。用１ｍＬ甲醇甲苯溶解磷脂，１
ｍＬＫＯＨ甲醇溶液３７℃水浴１５ｍｉｎ，加２ｍＬ正己烷氯仿混
合液，０．３ｍＬ１ｍｏｌ／Ｌ醋酸，２ｍＬ去离子水混匀，１０００ｒ／ｍｉｎ
下离心１５ｍｉｎ取上层有机相，Ｎ２吹干。用正己烷溶磷脂脂肪

酸甲酯，转移到ＧＣ内标管，加入２０μＬ内标并上机测定。
ＰＬＦＡｓ的检测采用美国 ＭＩＤＩ公司生产的微生物自动鉴

定系 统 （ＳｈｅｒｌｏｃＭｉｃｒｏｂｉａｌＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎＳｙｓｓｔｅｍ Ｓｈｅｒｌｏｃｋ
ＭＩＳ４．５）进行，包括美国 Ａｇｉｌｅｎｔ６８９０Ｎ型气相色谱仪，全自动
进样装置、石英毛细管柱及氢火焰离子化检测器。

色谱条件为二阶程序升高柱温，１７０℃起始，５℃／ｍｉｎ升
至２６０℃，而后升温至３１０℃，维持９０ｓ；气化室温度２５０℃，
检测器温度 ３００℃；载气为 Ｈ２（２ｍＬ／ｍｉｎ），尾吹气为 Ｎ２
（３０ｍＬ／ｍｉｎ）；柱前压６８．９５ｋＰａ；进样量１μＬ，进样分流比
１００∶１，电子轰击电离源（ＥＩ）到质谱检测，峰面积通过计算
机自动积分。

１．６　数据分析
１．６．１　根际微生物种类的 ＰＬＦＡｓ生物标记的识别　Ｔｕｎｌｉｄ
等［２２］曾发现直接从土壤中提取的 ＰＬＦＡｓ量可以准确地表达
土壤微生物的种类和生物量（表１）。利用ＰＬＦＡｓ的种类和数
量对红花材料的根际微生物群落进行分析。数据均采用单因

子方差分析，所用软件为ＳＰＳＳ１９．０。

表１　估算微生物生物量的磷脂脂肪酸

微生物类型　　 磷脂脂肪酸标记 参考文献

细菌 １２∶０，１４∶０，１６∶０，ｉ１９∶０，２０∶０ ［２３－２６］
革兰氏阳性细菌 ａ１６∶０，ｉ１６∶０，ａ１７∶０，ｉ１７∶０，ｉ１８∶０ ［２３，２７］
革兰氏阴性细菌 ｉ１５∶０３ＯＨ，１６∶１ω９ｃ，１７∶１ω８ｃ，ｃｙ１７∶０，ｉ１７∶０３ＯＨ ［２３，２８］
好氧细菌 ｉ１４∶０，ａ１４∶０，ｉ１５２ＯＨ，ａ１５∶０，ｉ１５∶０ ［２７，２９－３０］
假单胞杆菌 １８∶１ω７ ［２７］
硫酸盐还原细菌 １０Ｍｅ１６∶０ ［２５］
甲烷氧化菌 １６∶１ω５ｃ ［３１］
放线菌 １０Ｍｅ１７∶０，１０Ｍｅ１８∶０ ［２８－２９］
纤维菌属 １１Ｍｅ１８∶１ω７ｃ ［２４，２９］
真菌 １８∶３ω６ｃ（６，９，１２），１８∶１ω９ｃ ［３２］
嗜热解氢杆菌 １８∶０ ［２４］
伯克霍尔德菌 ｃｙ１９∶０ω８ｃ ［２８］
原生动物 ２０∶４ω６，９，１２，１５ｃ ［３３］

１．６．２　红花根际土壤微生物 ＰＬＦＡｓ的分布特性　以５种供
试红花材料为指标，以检测出的４５种 ＰＬＦＡｓ为样本，进行单
因子方差分析，构建矩阵，以兰氏距离为聚类尺度，类平均法

进行聚类分析。所用软件为ＤＰＳ６．５５。
１．６．３　ＰＬＦＡｓ种类和含量及特征磷脂脂肪酸生物标记在不
同品种红花间的差异　用１６∶０指示细菌［２０］，１８∶１ω９ｃ指示
真菌［３０］，１０Ｍｅ１７∶０指示放线菌［２５－２６］，１６∶１ω５ｃ作为甲烷氧
化菌［２８］，１０Ｍｅ１６∶０指示硫酸盐还原细菌［２２］进行单因子方差

分析，所用软件为ＳＰＳＳ１９．０。

２　结果与分析

２．１　红花品种开花期根际微生物群落 ＰＬＦＡ生物标记分布
特性

磷脂脂肪酸生物标记 ＰＬＦＡｓ检测结果表明红花根际微
生物群落ＰＬＦＡｓ种类丰富，含有各类饱和、不饱和，分支和环
状的ＰＬＦＡｓ生物标记。试验共检测出Ｃ１２～Ｃ２０共４８种ＰＬ
ＦＡｓ生物标记（表２）。其中 ａ１４∶０、ｉ１４∶０、ａ１５∶０、ｉ１５∶０、
１６∶１ω７ｃ等ＰＬＦＡｓ生物标记指示耗氧细菌；ａ１６∶０、ｉ１６∶０、
ａ１７∶０、ｉ１７∶０等 ＰＬＦＡｓ生物标记指示革兰氏阳性菌；
１７∶１ω８ｃ、ｃｙ１７∶０、ｉ１７∶０３ＯＨ等ＰＬＦＡｓ生物标记指示革兰

氏阴性菌；１０Ｍｅ１７∶０、１０Ｍｅ１８∶０等 ＰＬＦＡｓ生物标记指示放
线菌；１８∶３ω６ｃ（６，９，１２）、１８∶１ω９ｃ、１８∶１ω９ｃ等 ＰＬＦＡｓ生
物标记指示真菌；２０∶４ω６，９，１２，１５ｃ生物标记指示原生
生物。

ＰＬＦＡｓ生物标记在５个红花品种根际中的分布存在两种
类型：一类为完全分布，即 ＰＬＦＡｓ生物标记在所有供试品种
根际土壤中都分布，检测到３２种完全分布的生物标记，包括
ｉ１４∶０、１５∶０、１６∶０、１０Ｍｅ１６∶０等；另一类为不完全分布，即
ＰＬＦＡｓ生物标记只在某些红花品种根际土壤中存在，此类
ＰＬＦＡｓ生物标记共有１６中，如１６∶０Ｎａｌｃｏｈｏｌ、ａ１７∶１ω９ｃ、
ａ１６∶０、ｉ１９∶０等（表２）。
　　对红花根际土壤微生物 ＰＬＦＡｓ进行聚类分析，当兰氏距
离为５时，将 ＰＬＦＡｓ可分为３大亚群（图１），亚群Ⅰ包含２５
个完全分布的ＰＬＦＡｓ标记和１６个不完全分布 ＰＬＦＡｓ标记，
该亚群的特点是：磷脂脂肪酸含量低，变化幅度在０．０８７６～
２．６６４９ｎｍｏｌ／ｇ，含量最高的是１８∶０，含量最低的是ａ１６∶０；
亚群Ⅱ包含 ｉ１５∶０，１６∶１ω７ｃ，１０Ｍｅ１６∶０，ｃｙ１９∶０ω８ｃ，
１８∶１ω９ｃ，１８∶１ω７ｃ共６个磷脂脂肪酸生物标记，该亚群特
点是属于完全分布类型且分布量大；亚群Ⅲ只含有１６∶０一
个磷脂脂肪酸标记，其特征为完全分布，且分布量大。
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表２　不同红花品种开花期根际土壤微生物群落ＰＬＦＡｓ标记

磷脂脂肪酸

生物标记

微生物类型 磷脂脂肪酸含量（ｎｍｏｌ／ｇ）
新红１号 新红４号 云红５号 裕民无刺 采毛红花

１２∶０ 细菌 ０．１１５１±０．０３８８ａ ０±０ｂ ０±０ｂ ０±０ｂ ０±０ｂ
ｉ１３∶０ 细菌Ｇ－ ０．０９０３±０．０３４２ａ ０±０ｂ ０±０ｂ ０±０ｂ ０±０ｂ
ｉ１４∶０ 耗氧细菌Ｇ＋ ０．４１７６±０．０００９ａ ０．２３６７±０．０４４４ｂ ０．２２６８±０．００５５ｂ ０．２５５８±０．０００４ｂ ０．４２００±０．０６７７ａ
１４∶１ω５ｃ 放线菌 ０．５５６１±０．０１０６ａｂ ０．４３９３±０．０２６５ａ ０．５４６４±０．０５１６ａｂ ０．６６３９±０．０８５０ｂ ０．６９００±０．０３０７ｂ
１４∶０ 细菌Ｇ＋ ０．６１０５±０．０４５２ａｂ ０．４１３３±０．０７２３ａ ０．４０９８±０．０１４４ａ ０．５２６２±０．０７４１ａｂ ０．６４３５±０．０６９９ｂ
ｉ１５∶１Ｇ 细菌 ０．３５６４±０．１３７７ａ ０．１６６６±０．０３４０ａ ０．２１４１±０．０６６３ａ ０．２２９８±０．０５７０ａ ０．３３３３±０．１６５４ａ
ｉ１５∶１Ｉ 细菌 ０．２８９４±０．０３０４ａ ０±０ｂ ０±０ｂ ０±０ｂ ０±０ａ
ａ１５∶１Ａ 细菌 ０．２４４０±０．０２００ａ ０±０ｂ ０±０ｂ ０±０ｂ ０．１９６６±０．０２６８ａ
ｉ１５∶０ 耗氧细菌Ｇ＋ ４．１４８３±０．２０１９ａ ２．８１５２±０．４１７１ｂ ２．４９６３±０．０９００ｂ ２．８０３１±０．０１３３ｂ ３．６２４１±０．４９４２ａ
ａ１５∶０ 细菌Ｇ－ ２．５０６７±０．０９９５ａ １．８３５５±０．２２３０ｂ １．６１７４±０．１０９７ｂ １．７４７８±０．０４６１ｂ ２．３６１７±０．１５１５ｂ
１５∶１ω６ｃ 甲烷氧化菌 ０．１０００±０．０４４２ａ ０±０ｂ ０±０ｂ ０±０ｂ ０±０ｂ
１５∶０ 细菌Ｇ＋ ０．５４６５±０．０３３１ａ ０．３３９４±０．０４８３ｂ ０．３００６±０．００３６ｂ ０．３０２４±０．０３６６ｂ ０．４７７４±０．０８５４ａ
ｉ１６∶１Ｈ 细菌 ０．６５４４±０．００６３ａ ０．４９２４±０．１０６９ａｂ ０．４０５８±０．０１５４ｂ ０．４１２９±０．０５８１ｂ ０．５１４２±０．０５３２ａｂ
１６∶０Ｎａｌｃｏｈｏｌ 细菌Ｇ＋ ０．１０５４±０．００７５ａ ０．１２２４±０．００１８ａ ０．１０２７±０．０１４８ａ ０±０ｂ ０±０ｂ
ｉ１６∶０ 细菌Ｇ＋ ２．０１４９±０．０００４ａ １．６２９４±０．２４６６ａｂ １．３２２８±０．０８９９ｂ １．４２５８±０．１１４７ｂ １．８６６０±０．１９５７ａｂ
ａ１６∶０ 嗜热解氢杆菌 ０．０８７６±０．００６３ａ ０±０ｂ ０±０ｂ ０±０ｂ ０±０ｂ
１６∶１ω９ｃ 细菌Ｇ－ ０．７４０９±０．０３２８ａ ０．６４２０±０．０１５５ａ ０．５８２１±０．０６４７ａ ０．５６３０±０．０４８７ａ ０．６８０９±０．０７６８ａ
１６∶１ω７ｃ 耗氧细菌Ｇ＋ ３．８５２４±０．１２５５ａ ３．１６０８±０．２４８９ａ ２．７７０２±０．３３３７ａ ２．９８１８±０．５３１１ａ ３．６９９５±０．３７０２ａ
１６∶１ω５ｃ 甲烷氧化菌 ２．６２５９±０．１９２９ｂ ２．１２６４±０．２９４８ａｂ １．７１６３±０．１４６２ａ ２．０６４７±０．２４６３ａｂ ２．２６４４±０．２８６６ａｂ
１６∶０ 细菌 ９．６１７７±０．４０７８ｃ ８．８６２３±０．０６１４ｂｃ ６．７５６４±０．３５３６ａ ８．３３７１±０．１５１１ｂ ９．３２２０±０．１４８７ｃ
ｉ１５∶０３ＯＨ 细菌Ｇ＋ ０．２１４４±０．００４８ａ ０±０ｂ ０±０ｂ ０±０ｂ ０±０ｂ
１０Ｍｅ１６∶０ 硫酸盐还原菌 ６．４３１６±０．０７５４ｂ ６．１０７６±０．１３９４ｂ ４．７２６８±０．５２１５ａ ５．５７８１±０．１９１０ａｂ ５．８７７５±０．２６４６ｂ
１７∶１ＡＮＴＥＩＳＯＢ／ｉＩ细菌 ０．５１３４±０．０７８４ａ １．１１２６±０．００８３ａ ０±０ａ １．１３６９±０．６８３６ａ ０±０ａ
ａ１７∶１ω９ｃ 细菌Ｇ－ ０．８４４１±０．２０１７ａ ０±０ｂ ０．５９８３±０．１００４ａ ０．５４２２±０．０３６３ｂ ０．７７９４±０．１２３９ａ
ｉ１７∶０ 细菌Ｇ＋ １．５７７１±０．０４３２ａ １．３５１７±０．１８２９ａｂ １．０７６０±０．０９１７ｂ １．０８４６±０．１５７１ｂ １．３４０４±０．０７８２ａｂ
ａ１７∶０ 细菌Ｇ＋ １．５４９５±０．００６０ａ １．２９５７±０．１０２６ａ １．１３５０±０．０８０９ｂ １．１５５９±０．０９８２ｂ １．３６００±０．０８３５ａｂ
１７∶１ω８ｃ 细菌Ｇ－ ０．７９６１±０．００４３ａ ０．７１７４±０．０４０５ａ ０．６２１３±０．０６６７ａ ０．６２４２±０．１１４８ａ ０．８５３４±０．０５１４ａ
ｃｙ１７∶０ 细菌Ｇ－ ２．０１３５±０．１３２７ａ １．７２７２±０．１８９６ａｂ １．３７８６±０．１８７４ｂ １．４７２５±０．２０２９ａｂ １．７３５８±０．１２９０ａｂ
１７∶０ 节杆菌 ０．６２８６±０．００１８ａ ０．４８８５±０．０６３８ｂ ０．３９７５±０．０２３５ｂ ０．３９８９±０．０３３３ｂ ０．５３３４±０．０２８１ａｂ
１６∶１２ＯＨ 雷尔氏菌属 ０．５７３７±０．００２２ａ ０．４７０８±０．０１３７ｂ ０．４４２４±０．０３４１ｂ ０．５０１５±０．０３２７ａｂ ０．４９５０±０．００９９ａｂ
１０Ｍｅ１７∶０ 放线菌 ０．５０２２±０．００１０ａ ０．３６４４±０．０４７８ｂ ０．３４０５±０．０１１２ｂ ０．２９４０±０．０５８２ｂ ０．３８６０±０．０１５０ａｂ
ｉ１８∶０ 细菌 ０．４９７８±０．１８６３ａ ０．５６２６±０．１０４４ａ ０．４５０４±０．００２６ａ ０±０ｂ ０±０ｂ
１８∶３ω６ｃ（６，９，１２） 真菌 ０±０ｂ ０±０ｂ ０．２５０２±０．０１２５ａ ０±０ｂ ０±０ｂ
１８∶２ω６，９ｃ 真菌 ２．５１４０±０．０５１０ａｂ ２．０１５５±０．２１２６ａｂ １．６１９５±０．００２３ａ １．８９８６±０．５４０６ａｂ ２．７１２０±０．１５３６ｂ
１８∶１ω９ｃ 真菌 ５．５４１５±０．１１９８ａ ５．２０９７±０．３５１４ａ ３．９６４８±０．３３８５ｂ ５．２００８±０．１１９７ａ ５．５６６１±０．１１７８ａ
１８∶１ω７ｃ 假单胞杆菌 ６．９４１９±０．１０３６ａ ６．０８８７±０．４３７１ａ ５．１４６９±０．８３１８ａ ６．２４９０±０．２５２５ａ ６．４６０６±０．４２３０ａ
１８∶０ 嗜热解氢杆菌 ２．６６４９±０．０６４８ａ ２．３８５３±０．１７９４ａｂ ２．００２７±０．０８８８ａ ２．１７６１±０．１８０３ａｂ ２．５０８８±０．１４０４ａｂ
１１Ｍｅ１８∶１ω７ｃ 纤维菌属 ０．７７０２±０．００６９ａ ０．６６１３±０．０５３１ａｂ ０．５３１２±０．０６９１ａ ０．５６８４±０．０８８８ａｂ ０．６９７１±０．０４８３ａｂ
ｉ１７∶０３ＯＨ 细菌 ０．７２５２±０．１８０１ａ ０．７２１１±０．００９８ａ ０．６８２９±０．００７８ａ １．０６７３±０．３１６２ａ ０．７５１１±０．０５４１ａ
１０Ｍｅ１８∶０ 放线菌 １．４４４７±０．１１３０ａ １．１９９６±０．０９９６ａｂ １．０１３９±０．０１１４ａ １．１３０６±０．０１６６ａｂ １．２４５８±０．１７０３ａｂ
１９∶１ω１１ｃ 细菌 ０．３９７７±０．００３０ｃ ０±０ａ ０．２７３０±０．００２８ｂ ０．４００９±０．０４７５ｃ ０．２８５５±０．０２０１ｂ
ｉ１９∶１Ｉ 细菌 ０．１５２８±０．０４６２ａ ０±０ｂ ０±０ｂ ０±０ｂ ０±０ｂ
ｉ１９∶０ 细菌 ０．１９８０±０．０１８２ａ ０．１５５３±０．０２０３ｂ ０±０ｃ ０±０ｃ ０±０ｃ
ｃｙ１９∶０ω８ｃ 伯克霍尔德菌 ４．３６５２±０．１６３５ａ ３．９２１０±０．４４８１ａｂ ２．７１１６±０．３７４９ｂ ３．２２５４±０．３３１５ａｂ ３．４１６５±０．２７３８ａｂ
２０∶４ω６，９，１２，１５ｃ 原生动物 ０．６４０８±０．０４３０ａｂ ０．６０００±０．０７９１ａｂ ０．４７７６±０．０４７４ａ ０．５７３２±０．０６９１ａ ０．６９１２±０．２２７９ｂ
２０∶０ＩＳＯ 细菌 ０±０ａ ０±０ａ ０±０ａ ０．５２６９±０．０５１０ｂ ０±０ａ
２０∶１ω９ｃ 嗜热解氢杆菌 ０．７２９７±０．０５０９ａ ０．５３３２±０．１０５３ａｂ ０．４２０９±０．０１１８ａｂ ０．３６９６±０．０３４３ｂ ０．５６７８±０．１０２０ａｂ
２０∶０ 细菌 ０．４４７１±０．０１７４ａ ０．３４９３±０．０５６７ａ ０．２６１８±０．００９０ａ ０．２９５０±０．０２４８ａ ０．４０９４±０．０９３３ａ

　　注：ｉ、ａ、ｃｙ和Ｍｅ分别表示异丙基、反异丙基、环丙基和甲基分支脂肪酸；ω后跟的数字表示出现双键的碳原子位序；ｃ和ｔ分别表示该双键
为顺式构型和反式构型。数值为平均值±标准误。同一行中，数据后不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）。

２．２　不同红花品种根际土壤中细菌、真菌、放线菌 ＰＬＦＡｓ生
物标记含量比较

磷脂脂肪酸生物标记１６∶０指示细菌，１８∶１ω９ｃ指示真

菌，１０Ｍｅ１８∶０指示放线菌。这３类微生物在红花根际土壤
中的分布特点见图２。总体而言，指示细菌的特征磷脂脂肪
酸１６∶０在不同品种红花根际土壤中的分布含量变化范围为
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６．７６～９．６２ｎｍｏｌ／ｇ；指示真菌的磷脂脂肪酸１８∶１ω９ｃ次之，
变化范围为３．９６～５．５７ｎｍｏｌ／ｇ；指示放线菌的磷脂脂肪酸
１０Ｍｅ１８∶０含量最低，变化范围为１．０１～１．４５ｎｍｏｌ／ｇ。同
时由图３可见，不同红花材料根际土壤微生物磷脂脂肪酸含
量差异显著，其中，１６∶０在新红１号根际土壤中含量最高，
ＰＬＦＡｓ值为 ９．６２ｎｍｏｌ／ｇ，在云红 ５号中最低，ＰＬＦＡｓ值为
６．７６ｎｍｏｌ／ｇ；１８∶１ω９ｃ在 新红１号中含量最高，ＰＬＦＡｓ值为
５．５７ｎｍｏｌ／ｇ，在云红 ５号中最低，ＰＬＦＡｓ值为３．９６ｎｍｏｌ／ｇ；
１０Ｍｅ１８∶０在５个红花品种中含量相近。
２．３　不同红花品种根际土壤甲烷氧化菌和硫酸盐还原菌
ＰＬＦＡｓ生物标记比较

　　磷脂脂肪酸生物标记 １６∶１ω５ｃ指示甲烷氧化菌，
１０Ｍｅ１６∶０指示硫酸盐还原菌，它们在５种红花品种根际土
壤中的含量比较见图３。由图３可知，１０Ｍｅ１６∶０的含量高于
１６∶１ω５ｃ的含量，１０Ｍｅ１６∶０最高为新红１号，ＰＬＦＡｓ值为
６４３ｎｍｏｌ／ｇ，最低为云红５号，ＰＬＦＡｓ值为４．７３ｎｍｏｌ／ｇ；在５
种红花品种中，新红１号的１６∶１ω５ｃ生物标记含量最高，为
２．６３ｎｏｍｌ／ｇ，含 量 最 低 的 为 云 红 ５号，ＰＬＦＡｓ值 为
１．７２ｎｍｏｌ／ｇ。　
２．４　红花根际土壤微生物ＰＬＦＡｓ生物标记的生态学指数

由表３可知，不同品种红花根际土壤微生物 ＰＬＦＡｓ生物
标记的种类和含量存在差异，ＰＬＦＡｓ生物标记种类的变化范
围为３５～４６，含量变化范围为５４．４２～７３．３６ｎｍｏｌ／ｇ；磷脂脂
肪酸生物标记的生态学指数存在差异，其中 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数均
大于０．９３４，Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ多样性指数变化范围为３．０５～
３．１１，均匀度指数变化范围为０．５３４１～０．６１５７。

表３　ＰＬＦＡｓ生物标记、生态学指数和红花品种特性

红花品种
磷脂脂肪酸标记 微生物ＰＬＦＡｓ生物标记生态学指数 红花品种特性

频次 总量（ｎｍｏｌ／ｇ） Ｓｉｍｐｓｏｎ指数 Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ指数 均匀度指数 花蕾数（个） 株高（ｃｍ）
新红１号 ４６ ７３．３５５９±１．９４４６ａ　０．９４１８±０．０００１ａ ３．２０１５±０．００２５ａ ０．５３４１±０．００１３ａ ７．０±１．２６ａ ７４．８４±５．６２ａ
新红４号 ３６ ６４．２２１２±７．０５７６ａｂ０．９３３９±０．００３２ｂ ３．０５５０±０．０２５０ｂ ０．５８９６±０．０１４７ｂ１１．４±２．６６ａ ９６．５６±７．５０ｂｃ
云红５号 ３７ ６０．６４４３±４．０８５９ａｂ０．９３８１±０．００２０ａｂ３．１１５０±０．０３００ａｂ０．６０９５±０．０１８２ｂ ８．６±３．５１ａ ７８．２０±９．５０ａｂ
裕民无刺 ３５ ５４．４１５２±９．６２８７ａｂ０．９３３９±０．０００３ｂ ３．０５０５±０．００３５ｂ ０．６０３５±０．００２２ｂ ７．６±４．０４ａ ９２．２０±１５．１２ａｂｃ
采毛红花 ３５ ４８．５９４２±３．８０７７ｂ ０．９３６０±０．００２１ａｂ３．０７００±０．０１９０ｂ ０．６１５７±０．０１１７ｂ１１．４±５．９４ａ １０２．６０±１１．９１ｃ

　　注：同列数据后不同小字字母表示差异达０．０５显著水平。

３　结论

土壤微生物与红花生长息息相关，人们对于红花的研究

多关注在其药理研究或栽培技术的探索，对红花土壤微生物

的研究较少，陆爽等［３４］对新疆栽培红花的生长期土壤微生物

群落结构研究结果表明，微生物总数表现为伸长期 ＞种子成
熟期＞莲座期＞花期。郭欢等［３５］研究了水肥处理对红花根

际化学计量特征的影响，结果表明施肥可以明显提高红花根

—７６３—江苏农业科学　２０１４年第４２卷第１２期



际微生物生物Ｃ、Ｎ、Ｐ含量，合理的水肥配施有利于土壤养分
的提高。

本研究利用ＰＬＦＡｓ法，分析新疆５种主栽红花品种新红
１号、新红４号、云红５号、裕民无刺和采毛红花根际土壤微
生物群落结构的差异，研究结果表明：（１）红花根际土壤微生
物磷脂脂肪酸生物标记丰富，５种红花根际土壤中存在大量
完全分布型磷脂脂肪酸，同时也存在各自特有的不完全分布

型种类，其中新红１号特有磷脂脂肪酸有１２∶０、ｉ１３∶０、１５∶
１ω６ｃ、ａ１６∶０、ｉ１９∶０、１９∶１ω１１ｃ。Ｇａｒｃｉａ－Ｖｉｌｌａｒａｃｏ等 ［３６］研

究结果表明，不同基因型的拟南芥的根际微生物群落之间差

异显著［２４］。其他研究结果也证明不同植物种类，同种植物不

同基因型，植物年龄及根际分泌物都能影响微生物种群结构。

（２）根际土壤微生物磷脂脂肪酸在生态学指数：多样性
（Ｓｉｍｐｓｏｎ）、丰富度（Ｓｈａｎｎｏｎ）、均匀度（Ｅｖｅｎｎｅｓｓ）等指数上无
显著差异，可能原因是几种红花品种之间亲缘关系较近，其根

际分泌物差异不明显。

由于微生物传统的培养方法只能得到可培养的土壤微生

物信息，且仅占全部微生物不到１％的比例，因此本研究采用
磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡｓ）生物标记法进行研究，与传统方法及生
理学方法、分子生物学方法相比，具有以下优点：（１）ＰＬＦＡ法
能直接有效地从土壤中获得微生物群落信息，适合微生物群

落的动态研究；（２）磷脂脂肪酸成分不受质粒损失或增加的
影响，也几乎不受有机体变化影响，试验结果更加客观、可靠；

（３）实验条件要求低、操作难度小，且测试功能多；（４）能定量
描述环境样品汇总的微生物群体，适合用于微生物群落的总

体分析。因此，该方法在微生物多样性的研究中得到越来越

多的应用。尽管ＰＬＦＡ法在分析土壤环境微生物中有许多优
势，但也存在不足。首先，由于并不知道土壤中所有微生物的

特征脂肪酸，因此在许多情况下，土壤中存在的某种特殊脂肪

酸无法与土壤中特定种类的微生物相对应，因而，磷脂脂肪酸

分析方法不能对微生物在种或菌株水平上加以区分；其次，细

菌和真菌能够产生大量不同类型的磷脂脂肪酸，因而生长条

件的改变或环境胁迫都能导致脂肪酸类型的改变［３７］。

致谢：本研究土壤磷脂脂肪酸 ＰＬＦＡｓ的检测在浙江大学
环境与资源学院、水土资源与环境研究所实验室完成，徐建明

教授和于胜雄同志等提供了实验条件并给予实验技术指导，

在此表示感谢！
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