
0 引言

植被是陆地生态系统的重要组成部分，是生态系

统中物质循环与能量流动的中枢[1]，植被在与周围环

境进行物质循环与能量流动过程中，对土壤微生物产

生重要的影响。由于微生物结构相对简单，容易受环

境条件的影响而发生变异，并产生快速而灵敏的应答

反应，土壤微生物的多样性及变异性，反映了他们对环

境的响应与适应。土壤微生物群落是非常特别的生物

学群体，它们参与土壤生物化学过程、有机质的分解转

化、菌根的形成、与植物的互利共生以及对生物多样性

和生态系统功能有着重要的影响，其重要的生理功能

已引起学者们的重视[2-9]，对土壤微生物多样性的研究

不仅是探索生命的重要手段，同时也为微生物资源的

保护和利用提供了丰富的资源。生物技术在土壤微生

物研究中的应用使许多抗菌、抗旱、抗盐碱、生物杀虫

剂物质合成的相关基因的筛选和克隆成为现实，尤其

是建立在非培养基础上的土壤微生物多样性研究，为

植物保护学、植物营养学、环境科学等许多学科的研究

提供了新的思路和途径。

1 土壤微生物多样性

土壤微生物多样性指生命体在遗传、种类和生态

系统层次上的变化。通常以土壤生物区系的变化和生

物化学过程间的相互作用关系来反映。土壤微生物多

样性包括在栖息地中微生物分类群的多样性和微生物

分类群内的遗传多样性，以及包括群落结构的变异、相

互作用的复杂性、营养水平（tropic level）和共位群
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摘 要：土壤微生物是植物-土壤系统中比较活跃的组成成分，土壤微生物多样性代表着微生物群落的稳

定性，对植物的生长发育和群落结构的演替具有重要作用。通过植物类型、植物多样性、植物不同生长

发育阶段、同一植物不同基因型、植物根系分泌物和外来植物入侵对土壤微生物多样性的影响分析，探

讨植物和土壤微生物多样性之间的内在联系，为植物保护和农业可持续发展研究提供参考。
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Abstract: Soil microorganism is an active factor in plant-soil ecological system, soil microbial diversity
represents the stability of soil microbial community, which is of importance in both plant growth and
development and its community succession. In this paper it was through the analysis of effects of plant type,
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（quild）数量（功能多样性）在内的生态多样性。目前

土壤微生物多样性研究主要从物种多样性、功能多样

性和遗传多样性三个层面展开。

土壤微生物作为土壤中的主要分解者，通过营养

元素的周转，调节养分的供应，影响植物的生长、资源

分配和化学组成，因此土壤微生物多样性对植物的生

长以及植物发育、群落结构演替具有重要的作用；同

时，植物通过其凋落物和分泌物为土壤微生物提供营

养，导致植物和微生物之间的协同进化，促进土壤微生

物的多样性。探讨植物与土壤微生物多样性之间的内

在联系，对植物多样性保护和农业可持续发展具有重

要的意义。

2 植物对土壤微生物多样性的影响

2.1 植物类型对土壤微生物多样性的影响

在一定的空间尺度上具有相似的环境条件下，随

着植物类型的不同，土壤微生物活性和群落结构表现

出一定的差异，植物类型初步决定了微生物群落的组

成。潘惠霞等[10]对野生中麻黄（Ephedra intemmedia）、
膜 果 麻 黄（Ephedra przewalskii）、乌 拉 尔 甘 草

（Glycyrrhiza uralensis）和胀果甘草（Glycyrrhiza infalata）
根际土壤微生物的种类、数量、分布规律及其与土壤肥

力的关系进行了研究，结果表明麻黄和甘草根际土壤

微生物均以细菌为主，其次是放线菌，真菌最少；甘草

根际土壤微生物数量多于麻黄；乌拉尔甘草根际土壤

微生物数量多于胀果甘草；中麻黄根际土壤微生物数

量多于膜果麻黄。杨喜田等[11]对太行山针阔混交林、

针叶混交林、针叶纯林、落叶阔叶纯林、灌丛和裸露地

6种不同植被群落中的微生物区系、微生物生物量和

土壤呼吸强度变化测定表明，微生物群落特征存在较

大差异，灌丛地在微生物数量和微生物生物量两项指

标中均最高，其余植被群落在这两项指标中的大小顺

序依次为落叶阔叶纯林＞针阔混交林＞针叶纯林＞针

叶混交林＞裸地；同时，土壤呼吸强度也有相似的变化

趋势。韩芳等[12]对内蒙古皇甫川流域乔木、灌木和草

地三种不同土地利用方式下土壤微生物类群物种多样

性指数、均匀度、丰富度和优势度进行了研究，结果表

明草地的土壤微生物类群和微生物量C多于乔木和灌

木，草地放线菌的白孢类群少于乔木和灌木，草地的土

壤质量优于乔木和灌木。安韶山等[13]对宁夏南部宽谷

丘陵区不同植被恢复措施、自然恢复演替不同演替阶

段条件下土壤脲酶、蔗糖酶、中性磷酸酶和过氧化氢酶

活性的变化特征及其在土壤质量评价体系的作用进行

了研究，结果说明：天然草地和灌木林地土壤脲酶、蔗

糖酶、碱性磷酸酶活性较高，农地和果园土壤酶活性较

低。根据郑华等[14]对湘南红壤区湿地松人工林、杉木

人工林、油茶人工林、天然次生林不同森林恢复类型对

土壤微生物群落的影响研究表明，4种森林恢复类型

土壤微生物生物量碳、细菌数量差异显著，且微生物代

谢多样性指数也有明显差异。Potthoof 等[15]利用磷脂

脂肪酸图谱（PLFA）技术研究了美国加利福尼亚草原

恢复措施对土壤微生物群落结构的影响表明，耕犁过

的休闲地和一年生草地以及多年生草地处理间土壤微

生物磷脂脂肪酸图谱差别十分明显，但一年生草地和

多年生草地差别不大。Han Xuemei等 [16]利用平板计

数、磷脂脂肪酸图谱(PLFA)和Biolog微平板技术对大

豆地(Soybean field)、人工草地(artificial turf)、人工灌丛

(artificial shrub)、天然灌丛 (natural shrub)和玉米地

(maize field)进行了植被不同类型对土壤微生物群落

特征的研究，结果发现豆科植物能够明显增加可培养

微生物数量、微生物生物量和群落代谢多样性；干扰性

较小的天然灌丛真菌的微生物生物量和代谢多样性高

于干扰性较大的人工草地、人工灌丛和玉米地；并由此

证实较多的植被种类、豆科植被和天然植被类型能够

促进土壤微生物群落的功能。杨官品等[17]在土壤细菌

16S rRNA基因变异型及其与植被的相关性研究中发

现草地、人工林和农田三种植被土壤在细菌群落结构

上有分化，同时又存在相似的细菌类群，从草地到农田

植被，土壤细菌遗传多样性分化加剧。张于光等[18]对

不同植被类型土壤固氮微生物群落结构研究表明三种

植被类型土壤中得到了4个共有的OTUs，不同的植被

类型下具有不同的固氮微生物群落。夏北成等[19]在土

壤微生物群落及其活性与植被的关系研究中，揭示受

植被影响的土壤环境中土壤微生物群落多样性比不受

植被影响或没有植被影响的土壤环境中的微生物群落

样性要高，不受植被影响的表面以下土壤环境中的微

生物群落具有显著的优势OUT种群，而表层土壤环境

中没有显著的优势OUT种群，并且，植被对微生物的

影响同时也表现在对生命物质DNA的影响，即有植被

的土壤环境中的微生物DNA具有更高的活性，其基因

在克隆过程中更容易转移，获得更多的克隆细胞和种

群。薛冬等[20]应用PCR技术，直接从杭州西湖梅家坞

茶园、林地、荒地土壤中抽提总DNA，扩增 16S rDNA

V3 片断，然后进行变性梯度凝胶电泳（DGGE）分析

16S rDNA V3片段的多态性，茶园、林地、荒地土壤微

生物群落基因多样性指数明显不同(P<0.05)。张于光

等[21]利用基因芯片技术对四川省理县米亚罗林区原始

冷杉林(Abies faxoniana)和 20世纪 60年代原始林采伐

后人工更新的云杉（Picea likiangensis var balfouriana）
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不同林型土壤微生物有机碳降解基因多样性研究结果

显示，在该2种样地中分别检测到32个和37个有机碳

降解基因，分别占总基因的82%和60%，说明有机碳降

解基因在两个样地中存在较大的多样性和丰度差异，

林型不同显著影响了土壤微生物群落结构和有机碳降

解微生物的多样性。

植物物种的丧失能够引起土壤中微生物群落的变

化以及有机物质降解的变化。Waid[22]指出，植被的类

型、数量和化学组成可能是土壤微生物多样性变化的

的主要决定因素，这种影响主要是基于植物凋落物及

根系分泌物的特性，尤其是化学组成特性。植被通过

其凋落物和地下根系分泌物为土壤微生物提供营养和

能量，不同的植物凋落物和根系分泌物物理化学性状

不一样，在分解过程中释放的有机无机物有很大的差

异，从而对土壤微生物生长具有选择性刺激作用，进而

影响微生物群落结构和功能及其多样性，作为对资源

可利用性的响应，微生物直接影响土壤中的碳氮循

环。因此，土壤微生物在植物和整个生态系统功能之

间具有机制连接。

2.2 植物多样性对土壤微生物多样性的影响

植物群落的结构和组成的变化会导致植物物种组

成的差异，并对微生物产生重大影响[1,23]。Zak等研究

了植物种类多样性与土壤微生物之间的关系，他们在

9 m×9 m的小区中分别种植1、2、4、8和16种不同的C3

和C4草原植物，并保持每个小区植物种子的播种量基

本一致，植物生长 7年后采取土壤样品测定土壤微生

物磷脂脂肪酸（PFLA）含量和组成，结果表明植物多样

性明显影响磷脂脂肪酸含量和组成，且由8种和16种

植物种类组成的小区其处理差异显著（ANOVA；F=

5.16，df=4111；P<0.001），随着植物多样性的增加，微生

物生物量、土壤呼吸、真菌丰富度明显增加，微生物群

落的这种变化是由于植物多样性的增加和植物生产量

的增加 [24]。Loranger-Merciris G等 [25]在沙壤土上利用

小区试验开展植物多样性对土壤微生物群落的快速影

响效果试验，结果显示：种植4种植物的处理土壤可培

养微生物群落活性和多样性高于种植3种、2种和1种

植物的处理，说明草原生态系统植物多样性和结构的

增加导致细菌活性和多样性的快速响应。有研究表

明，在实验草原生态系统中植被种类的丰富度和植被

功能多样性对可培养细菌群落的代谢活性和代谢多样

性有正面的影响，可培养细菌的代谢活性和代谢多样

性与植被种类数和功能群数的对数成线形关系 [26]。

Kowalchuk等[27]通过植物对土壤微生物的影响研究表

明，植物组成和群落结构能够明显地改变植物根际土

壤微生物的群落结构和多样性。大量研究表明，植物

通过影响土壤环境，进而影响土壤微生物群落结构和

多样性，土壤微生物多样性与覆盖于土壤上的植物群

落多样性呈正相关。

2.3 植物不同生长发育阶段对土壤微生物多样性的影

响

同一植物在不同的生长发育阶段对微生物存在一

定的影响。薛冬等[20]在茶园土壤微生物群落基因多样

性的研究中结果显示，50年茶园土壤的微生物群落基

因多样性指数（Shannon指数，H=3.28；丰富度指数，S=

27；均匀度指数，（EH）=0.997）、微生物量碳和基础呼吸

明显高于 8年（Shannon指数，H=3.17；丰富度指数，S=

24；均匀度指数，（EH）=0.997）和90年茶园（Shannon指

数，H=3.16；丰富度指数，S=16；均匀度指数，（EH）=

0.997）；随茶园生态系统的发展，茶园土壤微生物量、

基础呼吸和群落基因多样性有相似的特征，50 年以

后，茶树凋落物、根系分泌物和施肥管理措施可能引起

了pH的降低和抗性物质的增加，导致微生物数量、活

性和种类的减小。孟庆杰等[28]在中国科学院海伦生态

试验站长期定位实验区，采用Biolog方法研究了不同

季节草地、农田和裸地等3个利用21年时间的生态系

统土壤微生物功能多样性的动态变化，结果表明:在春

季和夏季，土壤微生物平均颜色变化率（AWCD）和

Shannon多样性指数均表现为草地最高，农田次之，裸

地最低；在草地和农田生态系统中，土壤微生物代谢活

性和功能多样性随季节变化趋势均为夏季升高，秋季

降低；在裸地生态系统中，土壤微生物代谢活性和功能

多样性随季节变化逐渐升高。曹成有等[29]通过采集半

流动沙丘、5年、10年和22年生小叶锦鸡儿人工固沙植

被的土壤样品，对各类型土壤的养分状况、微生物和主

要土壤酶活性进行对比研究，结果表明，采用植物固沙

工程固定沙丘后，表层（0~10 cm）土壤有机C 和全氮

含量显著增加，土壤微生物量C和N的含量以及土壤

脲酶、蔗糖酶、磷酸单脂酶和多酚氧化酶等微生物活性

明显提高，这种改良效应随树龄增长而逐渐增加，土壤

微生物量碳与土壤总有机碳，微生物生物量N与土壤

全N存在着明显的正相关。曾路生等[30]在水稻不同生

育期土壤微生物量和酶活性的变化研究中显示，土壤

微生物和酶活性明显受到水稻生长发育的影响，随着

水稻生长，土壤微生物量C、土壤微生物量N、呼吸作

用强度表现为先升后降，到成熟期有所回升的变化规

律，且在水稻不同生育阶段差异显著；土壤微生物代谢

商一直下降，土壤脲酶活性表现为先升后降，酸性磷酸

酶与脱氢酶活性则表现为先降后升再降的变化过程；
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水稻酶活性受土壤微生物及水稻生长规律的共同影

响，表明了水稻地上部分的生长发育影响地下部分土

壤微生物和土壤酶活性的变化，但不同生育期水稻生

理指标的变化与土壤微生物和土壤酶活性的变化无显

著的相关性。

2.4 同一植物不同基因型对土壤微生物多样性的影响

同一植物不同基因型间土壤微生物群落结构也存

在一定的差异。Arab等[31]采用培养法和PLFA 方法研

究了对小麦根腐病表现不同抗性的两种小麦基因型根

际土壤微生物群落结构组成，结果表明：在小麦品种

Bohouth-6根际提取的微生物磷脂脂肪酸中，19:0cy和

Sif7 含量明显高于品种Salamouni，而19:0cy和Sif7是

革兰氏阴性细菌假单胞杆菌（pseudomons）的特有脂肪

酸图谱，表明 pseudomons spp.在Bohouth-6根际定植数

量多，这与平板分离的结果一致。由于 pseudomons
spp.的许多种类可产生多种拮抗物质抑制根腐病菌的

生长，所以有此结果推断某些对土传病害具有抗性作

用的品种的抗性机制可能与改变了根基微生物群落的

结构，促进了具有拮抗作用微生物在根际的定植有

关。金剑等[32]利用盆栽试验和Biolog-Eco技术对 2个

大豆不同基因型花期的根际和非根际微生物群落功能

多样性进行研究，结果表明，不同基因型大豆对根际微

生物群落功能多样性有显著影响，高产大豆北丰11根

际微生物总体表现较高的活性，而且根际微生物利用

碳源的类型有别于海9731，其利用羧酸类和多聚物相

对较多，如α-丁酮酸、4-羟基苯甲酸、衣康酸、肝糖、吐

温 40和吐温 80，而海 9731利用氨基酸类及胺/氨类碳

源较多，如腐胺和L-精氨酸。有研究证明，根系分泌

物不仅为根际微生物提供所需的能量，而且不同根系

分泌物直接影响着根际微生物的数量和种群结构[33-35]，

根际分泌物的多样性是根际微生物区系建立的先决条

件，在一定程度上主宰着根际微生物生态演替和种群

格局的变化[36]。所以，不同基因型根系分泌物的差异

及其对根际微生物群落结构和功能的特异影响还有待

深入研究。周晓罡等[37]对转基因西红柿及对照土壤样

品12份，采用稀释平板法对该土样的微生物进行分离

鉴定，结果表明种植转基因西红柿的土壤样品中土壤

微生物数量有一定的变化，但是由于土壤微生物数量

变化很大，这种差异并不显著；同样，Di-Giovanni GD

等[38]利用BIOLOG GN和ERIC-PCR对转基因苜蓿根

际微生物群落结构研究也表明，转基因苜蓿与其亲本

间根际微生物群落结构发生了变化。

2.5 植物根系分泌物对土壤微生物多样性的影响

根系分泌物(Root exutates)是指植物在生长过程

中其根系通过各种方式向周围环境释放的各种有机无

机物质。从分泌物的来源看，包括分泌物、渗出物、脱

落物和裂解物；从成分看，既包括高分子量的粘胶（多

糖和多糖醛酸）、外酶等，又包括低分子量的糖、氨基

酸、有机酸、生长因子、酶类、核苷、黄酮类等[39]。根据

作用性质有分为专一性根分泌物和普通分泌物[40]。由

于根分泌物的产生，使得植物根系周围产生特殊的根

际微生态环境，在这个环境中，根分泌物为微生物提供

重要的能量物质，其成分和数量影响着微生物的种类

和繁殖。研究表明，不同植物种类或同种植物在不同

发育阶段其根际微生物的数量、种类、优势种等存在

很大差异，这与植物根系释放的有机物种类和数量有

关 [41-42]。同时，根系分泌物通过改变根际环境，如 pH、

氧化还原电位等间接地影响根际微生物活性、群落结

构和多样性。胡蜂[43]在研究中发现，小麦根际与非根

际细菌、真菌和原生动物数量均为抽穗期最高，线虫则

为成熟期最高，不同基因型小麦品种根际效应不同，抗

病与感病品种根际微生物数量、种类的差异主要与不

同品种、不同时期根系分泌物有关。水稻根分泌物对

反硝化细菌更强的选择性吸引作用使得水稻根际中反

硝化细菌：假单孢菌属 (Pseudomonas)、芽孢杆菌

（Bacillus）、微 球 菌 属（Micrococcus）、黄 杆 菌 属

（Flavobacterium）、不动细菌属（Acnetogbacter）和肠细菌

属（Enterobacteria）等的数量远高于非根际土壤，且这些

反硝化细菌在水稻不同生育阶段其数量也会发生明显

变化，抽穗期数量最多，成熟期明显下降[44]。罗明等[45]研

究了红柳(Tamarix ramosissima Iedeb)、梭梭（Haloxylon
ammodendron (Mey.) Bunge）、沙 拐 枣（Calligonum
mongolicum Tursz）3种固沙植物的根际和非根际土壤

微生物的数量、组成、生理群微生物及土壤养分，结果

表明这 3种固沙植物具有较强的根际正效应，其根际

微生物和非根际微生物的比率（R/S）在 1.69~75.24之

间，经F检验，这3种固沙植物根际的微生物数量有极

显著的差异，其中以梭梭的根际效应最大，沙拐枣其

次，红柳最小，这可能与梭梭强大的侧根系产生一些特

定的根系分泌物，从而刺激了微生物生长有关。另外，

苜蓿根系中分泌的毛地黄酮能专一性地诱导苜蓿根瘤

菌nod基因的表达，根瘤菌结瘤基因表达后，将合成并

分泌一类脂寡糖化合物，即结瘤因子，作为根瘤菌返还

给宿主植物的信号分子。大量研究表明，植物根系能

够感知根际中微生物的存在，并通过根系分泌一系列

物质，诱导菌群繁殖，抑制致病菌的生长[46]。

2.6 外来入侵植物对土壤微生物多样性的影响

外来植物扩散到新栖息地并形成稳定的种群，会
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影响侵入地的植物群落结构，进而引起土壤生物多样

性和生态系统过程发生改变。有关植物入侵对土壤微

生物群落结构的影响的研究报道较少 [47-48]。Saggar[49]

等比较了入侵新西兰的外来植物绿毛山柳菊

(Hieracium pilosella)与土著植物群落土壤中微生物的

生物量，结果表明外来植物显著增加了土壤微生物生

物量。Kourtev等[47]比较了入侵美国新泽西州的外来

植 物 日 本 小 蘖（Berberis thunbergii）和 柔 枝 莠 竹

（Microstegem vimineum）与土著越橘属植物（Vaccnium
spp.）的根际土（rhizosphere soil）与非根际土（bulk soil）

中微生物群落结构与功能，结果表明两种外来植物与

土著种根际土和非根际土微生物群落结构和功能之间

差异显著。随后，他们用受控试验证实了这一结果[50]。

牛红榜等[51]采用磷脂脂肪酸（PLFAs）和传统培养相结

合的方法研究了外来入侵植物紫茎泽兰对入侵地土壤

微生物群落结构的影响，结果表明紫茎泽兰入侵改变

了土壤微生物群落结构，提高了土壤自生固氮、氨氧化

细菌和真菌的数量。紫茎泽兰在入侵地成功定植后改

变土壤微生物群落是其入侵的一部分，这种改变进而

加速了土壤养分循环，增强了紫茎泽兰的养分吸收，促

进其生长、竞争和扩张。于兴军等[52]测定了紫茎泽兰

(Eupatorium adenophorum)重度入侵地土壤（对照与轻

度入侵地土壤）的pH、有机质，N、P、K养分状况和细菌

群落特征（Biolog EcoplateTM）的变化，结果显示改变土

壤细菌群落可能是紫茎泽兰入侵过程的一个重要组成

部分，外来植物可以通过改变重度入侵地土壤微生物

群落结构，阻碍本地植物的生长和更新。

植被通过影响土壤环境，从而影响到土壤微生物

群落的结构和多样性，受植被影响的土壤环境中的土

壤微生物活性和群落结构组成及其多样性比不受植被

影响或者没有植被影响的土壤环境中的微生物活性和

群落结构组成及其多样性要高。James M.Tiedie[53]曾

提出有关微生物群落多样性变化的几个假设:从微生

物群落多样性的全球格局来看，植物群落类型初步决

定了微生物群落的组成，土壤微生物多样性与覆盖于

土壤上的植物群落多样性呈正相关;从微生物群落多

样性的区域格局来看，土壤微生物群落多样性与覆盖

于土壤上的植物群落生产力和多样性呈正相关，随着

植物群落存在的年限而增加。陆地生态系统中植物通

过凋落物和地下根系分泌物为土壤中微生物提供营养

物质，不同的植物凋落物和分泌物理化性状不同，在分

解过程中释放的有机无机物也不同，从而对土壤中

微生物生长具有选择性刺激作用，这种选择性的强

度随植物不同而有差异，这种选择性影响具有植物

特异性 [54-55]，植物的这种特异性在菌根菌和Frankia菌

等与植物具有共生关系的微生物中表现的更加明显。

土壤是微生物生活的场所，土壤条件（理化性质、土壤

类型以及土壤管理措施）、环境污染、气候变化等对土

壤微生物群落均产生一定的影响[56-62]；同时，土壤微生

物与其他土壤生物也存在一定的相互作用关系[63-64]。

植被恢复是生态恢复的关键，植被与土壤生物尤其是

土壤微生物间的反馈作用是植被恢复成功与否的关

键。植物通过生理生态学过程为土壤微生物提供C

源 [65]，土壤微生物通过改变土壤理化性质和营养元素

的周转以及共生或寄生关而影响植物的生长发育和群

落结构。

3 存在的问题与研究前景

综上所述，植被对微生物多样性的影响机制非常

复杂，植物类型及其多样性、植物凋落物的质与量、根

系及其分泌物特征、物候等生理生态的变化、土壤条件

和人为因素的干扰对土壤微生物多样性都产生重要的

影响，基于目前的研究现状和研究水平，以下几个方面

的研究亟待加强：

（1）加强对特定生态环境条件下的微生物群落研

究，尤其是优势植被种类或建群种下的土壤微生物群

落多样性和相互作用关系研究，充分利用现代分子生

物学手段，探索土壤微生物群落结构与生态功能的关

系，使土壤中有益菌群占据主要生态位，抑制土壤中病

源微生物的生长和繁殖，维护生态系统健康和稳定。

（2）研究植被对土壤微生物的影响时，还要考虑多

方面的因素，重视植被、土壤微生物和土壤生态系统过

程三者之间的相互关系，在种群、群落和生态系统多个

层面上研究土壤微生物多样性的响应与适应，并整合

不同尺度、不同生态系统下的研究结果。

虽然目前的研究还不足以让研究者认识土壤微生

物多样性的全部状况和信息，但土壤微生物作为活的

有机体，随着基因组时代的盛兴和后基因组时代(功能

基因组)的到来，为阐明全球变化背景下的植被-土壤-

微生物之间的响应和适应机制开辟了广阔的前景。
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