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摘要：根际箱中种植２个转基因Ｂｔ棉品系９９ＢＣ４，９９ＢＣ８及其非 Ｂｔ受体泗棉３（ＳＭ３）后，于花期采集其根际土
壤。ＢＩＯＬＯＧ检测显示，整个１６８ｈ的实验室培养期间，根际土壤微生物群落的每孔颜色平均变化率（ＡＷＣＤ）随着
时间的推移呈现出差异性的Ｓ型曲线；ＡＷＣＤ值显示，ＧＰ２板低于 ＧＮ２板和 ＥＣＯ板，意味着供试土壤内革兰氏阳
性菌对碳源的利用能力较低。功能多样性分析表明，９９ＢＣ８和 ＳＭ３根际土壤微生物群落的丰富度高、多样性强，
集中了较多的主导微生物种，因而表现出高代谢能力和功能多样性。ＰＣＡ得出，ＧＮ２板前２个主成分分别占总变
量的３５．５９％和１９．３７％，ＧＰ２板前２个主成分分别占３０．５７％和１８．８９％。推理认为，Ｂｔ毒蛋白可能刺激了某些微
生物利用优势碳源以促其生长，主导着土壤微生物的反应，虽然在２个转基因Ｂｔ棉品系根际土壤中其表现不一致。
关键词：转基因Ｂｔ棉；Ｂｉｏｌｏｇ微生物鉴定系统；土壤；微生物群落；主成分分析
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ｍｅｔｈｏｄｐｒｏｐｏｓｅｄｂｙＧａｒｌａｎｄａｎｄＭｉｌｌｓ［９］ｗａｓｕｓｅｄｆｏｒ
ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅＢｉｏｌｏｇｄａｔａ．ＡＷＣＤａｔａｐａｒｔｉｃｕｌａｒｔｉｍｅ
ｗａｓｃａｌｃｕｌａｔｅｄｕｓｉｎｇｔｈｅｆｏｌｌｏｗｉｎｇｅｑｕａｔｉｏｎ．

ＡＷＣＤ＝Σ（Ｃｉ－Ｒ）／ｎ
ｗｈｅｒｅＣｉｉｓＯＤｆｏｒｔｈｅｉ－ｔｈｗｅｌｌｗｉｔｈＣｓｏｕｒｃｅ

ａｎｄＲｉｓｔｈａｔｆｏｒｔｈｅｃｏｎｔｒｏｌｗｅｌｌｗｉｔｈｏｕｔＣｓｏｕｒｃｅ．ｎ
ｍｅａｎｓｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆＣｓｏｕｒｃｅｓｃｏｎｔａｉｎｅｄｉｎｅａｃｈ
ｐｌａｔｅ，ｉ．ｅ．，９５，９５ａｎｄ３１ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒ
ｏｆｐｏｓｉｔｉｖｅｗｅｌｌｓｉｎｅａｃｈｐｌａｔｅｉｓｄｅｓｃｒｉｂｅｄａｓＳ（ｒｉｃｈ
ｎｅｓｓ）．Ｔｈｅｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｉｃｅｓｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｗｅｒｅｒｅｆｅｒｒｅｄｆｒｏｍ［１０－１２］．Ｔｈｅｉｎｄｉ
ｃｅｓｃｏｎｃｅｒｎｅｄｗｅｒｅｃａｌｃｕｌａｔｅｄｆｒｏｍｔｈｅｄａｔａａｔ７２ｈｏｆ
ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎｗｈｅｎｅｖｅｎｔｈｅｓｌｏｗｌｙｇｒｏｗｉｎｇｍｉｃｒｏｂｅｓ
ｃｏｕｌｄｕｔｉｌｉｚｅｔｈｅＣｓｏｕｒｃｅｓｉｎｔｈｅｗｅｌｌｓａｎｄｓｉｎｃｅｆｏｒ
ｔｈｅｍｏｒｅｓｌｏｗｌｙｕｔｉｌｉｚｅｄＣｓｏｕｒｃｅｓ，ｌｏｎｇｅｒｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ
ｔｉｍｅｓｗｏｕｌｄｂｅｒｅｑｕｉｒｅｄｔｏｅｘａｍｉｎｅｔｈｅｆｕｌｌｅｘｔｅｎｔｏｆＣ
ｓｏｕｒｃｅｕｓ．Ｓｈａｎｎｏｎｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘｗａｓｃａｌｃｕｌａｔｅｄｕ
ｓｉｎｇｔｈｅｆｏｌｌｏｗｉｎｇｅｑｕａｔｉｏｎ．

Ｈ’＝－Σｐｉｌｎｐｉ
ｗｈｅｒｅｐｉ＝ｎｉ／Σｎｉ，ｎｉ＝Ｃｉ－ＲｗｈｉｌｅＭｃＩｎｔｏｓｈｄｉ

ｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘｃａｌｃｕｌａｔｅｄａｓ

Ｕ＝ （∑ ｎｉ
２

槡 ）．

ＡｎｄＳｈａｎｎｏｎｅｖｅｎｎｅｓｓｉｎｄｅｘｗａｓｃａｌｃｕｌａｔｅｄａｓ
ＳＥ＝Ｈ’／ｌｎＳｗｈｉｌｅＭｃＩｎｔｏｓｈｅｖｅｎｎｅｓｓｉｎｄｅｘｃａｌ

ｃｕｌａｔｅｄａｓ

ＭＥ＝ Ｎ－Ｕ

槡Ｎ－Ｎ／Ｓ
ｗｈｅｒｅ Ｎ ＝ Σｎｉ． Ａｌｓｏ， Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

ｉｌｌｕｓｔｒａｔｅｄａｓ

１／Ｄ＝１／∑ ｎｉ（ｎｉ－１））
Ｎ（Ｎ－１）

ａｎｄＧｉｎｉｉｎｄｅｘａｓｆｏｌｌｏｗｓ，

Ｇ＝１－
∑
ｗ

ｉ＝１
∑
ｗ

ｊ＝１
ｎｉ－ｎｊ

２ｗ２ＡＷＣＤ
，ｗｈｅｒｅｗｉｓｔｏｔａｌｎｕｍ

ｂｅｒｏｆａｌｌＯＤｖａｌｕｅｓ．
ＰｒｉｎｃｉｐａｌＣｏｍｐｏｎｅｎｔｓＡｎａｌｙｓｉｓ（ＰＣＡ）ｏｆｎｏｒｍａｌ

ｉｚｅｄｄａｔａｔｏｅｌｕｃｉｄａｔｅｔｈｅｐａｔｔｅｒｎｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆｓｏｉｌｍｉ
ｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｐｒｏｆｉｌｅｗａｓａｌｓｏｐｅｒｆｏｒｍｅｄｕｓｉｎｇｔｈｅ
ＳＰＳＳ１３ｓｏｆｔｗａｒｅ．ＴｈｅｐｌｏｔｏｆｔｈｅＰＣｓｃｏｒｅｓｆｏｒｓａｍ
ｐｌｅｓｗａｓｕｓｅｄｔｏｄｉｓｐｌａｙｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｎｍｅｔａｂｏｌｉｃｄｉｖｅｒ
ｓｉｔｙｐａｔｔｅｒｎｓ．Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓａｍｏｎｇｓａｍｐｌｅｓｗｅｒｅｏｂ
ｔａｉｎｅｄｂｙｐｌｏｔｔｉｎｇｓｃｏｒｅｓｏｆｔｈｅｉｒｒｓｔ２ＰＣｓｉｎ２ｄｉｍｅｎ

９２第４期 刘根林：转基因Ｂｔ棉对根际土壤微生物群落的影响



ｓｉｏｎｓ，ｔｈａｔｉｓ，ｓａｍｐｌｅｓｗｉｔｈｓｉｍｉｌａｒＡＷＣＤｄａｔａｓｅｔｓ
ｗｅｒｅｌｏｃａｔｅｄｃｌｏｓｅｔｏｏｎｅａｎｏｔｈｅｒｗｈｉｌｅｄｉｓｓｉｍｉｌａｒｄａｔａ
ｓｅｔｓｆａｒａｐａｒｔ．

３　Ｒｅｓｕｌｔｓ
３．１　ＡＷＣＤｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉ
ｔｉｅｓ
　　ＡＷＣＤｓｉｎＧＰ２，ＧＮ２ｐｌａｔｅｓａｎｄＥｃｏＰｌａｔｅｒｅｆｌｅｃｔ
ｓｏｌｅＣｓｏｕｒｃｅｍｅｔａｂｏｌｉｃｃｏｍｐｅｔｅｎｃｅａｎｄｔｈｅａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ
ｏｆＧｒａｍｎｅｇａｔｉｖｅ（Ｇ－），Ｇｒａｍ－ｐｏｓｉｔｉｖｅ（Ｇ＋）ｂａｃｔｅ
ｒｉａｉｎａｎｄｏｖｅｒａｌｌａｃｔｉｖｉｔｙｏｆｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙ．
ＡｓｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．１，ｄｕｒｉｎｇｔｈｅｗｈｏｌｅｉｎｃｕｂａｔｉｏｎｆｏｒ
１６８ｈ，ＡＷＣＤｓｆｏｒ９９ＢＣ－４，９９ＢＣ８ａｎｄＳＭ３ｈａｄａ
ｓｔｅａｄｙｒｉｓｅｉｎａｌｌ３ｐｌａｔｅｓｗｉｔｈｉｎｃｕｂａｔｉｏｎｔｉｍｅ，ｂｕｔｅｘ
ｈｉｂｉｔｅｄｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｓｉｇｍｏｉｄａｌｓｏｆＣｓｕｂｓｔｒａｔｅｕｓｅ，ａｎｄ
ｔｈｅｓｏｉｌｓｓｈｏｗｅｄｌｏｗｅｒＡＷＣＤｓｉｎＧＰ２ｐｌａｔｅｔｈａｎｉｎ
ＧＮ２ｐｌａｔｅａｎｄＥｃｏＰｌａｔｅ，ｒｅｖｅａｌｉｎｇｔｈａｔｔｈｅＧ＋ｂａｃｔｅｒｉ
ａｉｎｔｈｅｓｏｉｌｓｐｏｓｓｅｓｓｅｄａｗｅａｋｅｒＣｓｏｕｒｃｅｍｅｔａｂｏｌｉｃａ
ｂｉｌｉｔｙ．ＴｈｅｔｗｏＢｔｃｏｔｔｏｎｌｉｎｅｓｐｅｒｆｏｒｍｅｄｉｎｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔｌｙ
ｆｏｒｔｈｅＡＷＣＤｓｓｉｎｃｅｉｎａｌｌ３ｐｌａｔｅｓ，ＡＷＣＤｓｆｏｒ９９ＢＣ
４ｗｅｒｅａｌｗａｙｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｌｏｗｅｒｔｈａｎｔｈｏｓｅｆｏｒ９９ＢＣ８
ａｎｄＳＭ３，ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇｔｈａｔｔｈｅｍｅｔａｂｏｌｉｃａｃｔｉｖｉｔｙｏｆｅｉ
ｔｈｅｒＧ＋ ｏｒＧ－ ｂａｃｔｅｒｉａｉｎ９９ＢＣ４ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃｓｏｉｌ
ｗｅｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｅｃｒｅａｓｅｄｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈｔｈｏｓｅｉｎｉｔｓ
ｎｏｎＢｔｒｅｃｉｐｉｅｎｔ，ａｎｄｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ，ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒ
ｅｎｃｅｓａｌｓｏｅｍｅｒｇｅｄｂｅｔｗｅｅｎＡＷＣＤｓｆｏｒ９９ＢＣ８ａｎｄ
ＳＭ３ｉｎｔｈｅｐａｒｔｉａｌｐｒｏｃｅｓｓｏｆｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ，ｉ．ｅ．，ａｔｔｈｅ
ｐｏｉｎｔｏｆ２４ｔｈｈｆｒｏｍｓｔａｒｔｉｎＧＮ２ｐｌａｔｅ；ｆｒｏｍ２４ｔｈｈｔｏ
８４ｔｈｈｉｎＧＰ２ｐｌａｔｅ；ａｎｄｆｒｏｍ３６ｔｈｈｔｏ７２ｎｄｈｉｎＥｃｏ
Ｐｌａｔｅ．ＢｙｃｏｍｐａｒｉｎｇＦｉｇ．１ａｗｉｔｈＦｉｇ．１ｂ，ｗｉｔｈｉｎｔｈｅ
ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎｆｒｏｍ４８ｔｈｈｔｏ８４ｔｈｈ，ｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒ
ｅｎｃｅｓｉｎＧＮ２ｐｌａｔｅｂｅｔｗｅｅｎＡＷＣＤｓｆｏｒ９９ＢＣ８ａｎｄ
ＳＭ３ｂｕｔｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｈｉｇｈｅｒＡＷＣＤｓｆｏｒＳＭ３ｔｈａｎｆｏｒ
９９ＢＣ８ｉｎＧＰ２ｐｌａｔｅ，ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇｔｈａｔｔｈｅｒｅａｐｐｅａｒｅｄ
ｌｏｗｅｒｒａｔｉｏｏｆＧ＋ｔｏＧ－ ｂａｃｔｅｒｉａｆｏｒ９９ＢＣ８ｔｈａｎｆｏｒ
ＳＭ３．Ｉｔｉｓｗｅｌｌｉｎａｃｃｏｒｄａｎｃｅｗｉｔｈｔｈｅｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎｆｏｒ
ＢｔａｎｄｎｏｎＢｔｍａｉｚｅ［１３］．Ｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｓｅｒｅｓｕｌｔｓ，ｉｔｉｓ
ｓｐｅｃｕｌａｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｓｐｅｃｉｅｓａｎｄｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｔｈｅｒｏｏｔ
ｅｘｕｄａｔｅｓ（Ｂｔｅｎｄｏｔｏｘｉｎｉｎｃｌｕｄｅｄ［８］）ｃａｎｐｌａｙｓｏｍｅｓｅ
ｌｅｃｔｉｖｅｒｏｌｅ，ｔｏａｃｅｒｔａｉｎｄｅｇｒｅｅ，ｆｏｒｂｏｔｈＧ＋／Ｇ－ｂａｃ
ｔｅｒｉａａｎｄｏｔｈｅｒｍｉｃｒｏｂｅｓ，ａｎｄｔｈｅｉｒｐｅｒｉｏｄｉｃｇｒｏｗｔｈａｓ
ｗｅｌｌｉｎｔｈｅｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙ，
ｗｈｉｃｈｉｓａｍｏｎｇｔｈｅｍｏｓｔｉｍｐｏｒｔａｎｔｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒ

ｉｓｔｉｃｓｆｏｒｔｈｅｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ．Ｉｎａｄｄｉｔｉｏｎ，ａｈｉｇｈｅｒＢｔｅｎ
ｄｏｔｏｘｉｎｃｏｎｔｅｎｔｆｏｒ９９ＢＣ８（ｔｈｏｕｇｈｔｈｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅｏｆ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｎｏｔｒｅｌａｔｅｄ）［８］，ｍａｙｂｅｌｅａｄｓｔｏｍｏｒｅｍｉ
ｃｒｏｂｅｓｏｃｃｕｒｒｉｎｇ，ｉｔｓｅｅｍｓｔｈｅｎｎｏｔｄｉｆｆｉｃｕｌｔｔｏｕｎｄｅｒ
ｓｔａｎｄｈｉｇｈｅｒＡＷＣＤｓｆｏｒ９９ＢＣ８ｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈｔｈｏｓｅ
ｆｏｒ９９ＢＣ４．

Ｆｉｇ．１　ＡＷＣＤｋｉｎｅｔｉｃｓｆｏｒ９９ＢＣ４，９９ＢＣ８ａｎｄＳＭ３ｏｎ
ＢｉｏｌｏｇＧＮ２（ａ），－ＧＰ２（ｂ）ａｎｄ－Ｅｃｏ（ｃ）
Ｐｌａｔｅｓ． ｉｎｄｉｃａｔｅｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ（ｐ
＜０．０５）ｂｅｔｗｅｅｎＡＷＣＤｓｆｏｒ９９ＢＣ－８／ＳＭ３ａｎｄ
９９ＢＣ－４． ｉｎｄｉｃａｔｅｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｂｅ
ｔｗｅｅｎａｎｙｔｗｏｏｆｔｈｒｅｅ（ｐ＜０．０５）．

３．２　Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆｓｏｉｌ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
　　Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘｂｅｔｗｅｅｎａｎｙｔｗｏｏｆ
ｔｈｒｅｅｖａｒｉａｔｉｏｎｓｆｏｒ９９ＢＣ４，９９ＢＣ８ａｎｄＳＭ３ａｒｅ
ｐｒｅｓｅｎｔｅｄｉｎＴａｂｌｅ１．Ｉｔｉｓｃｌｅａｒｌｙｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔｉｎ
ＧＰ２，ＧＮ２ｐｌａｔｅｓａｎｄＥｃｏＰｌａｔｅ，Ｓ，Ｈ’ａｎｄＵｆｏｒ

０３ 江　苏　林　业　科　技 第４２卷



９９ＢＣ４ｈａｄａｌｗａｙｓｒｅｍａｒｋａｂｌｙｌｏｗｅｒｖａｌｕｅｓｔｈａｎｔｈｏｓｅ
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Ｓ Ｇ Ｈ’ ＳＥ １／Ｄ Ｕ ＭＥ

ＧＰ ９９ＢＣ４ １８５００±０２８９ｂ ０１７０±０００２ｂ ３４７２±００２９ｂ ００９９±００００ａ ２０４９７±１５１８ｂ ６１９６±１０３９ｂ ０９７２±０００５

９９ＢＣ８ ４５６６７±２７２８ａ ０３６１±００６５ｂ ３７７３±０１２６ａ ００６９±００１０ｂ ７１３５２±１６０８６ａ １２８３７±２３５４ａ ０９８３±０００４

Ｓｉｍｉａｎ３ ５０６６７±１７６４ａ ０４１±００２１ａ ３９３４±００５２ａ ００６５±０００２ｂ ７７６０７±４７０４ａ １２６７２±０３２８ａ ０９８３±０００１

ＧＮ ９９ＢＣ４ ５３０００±２８８７ｂ ０４７７±００２５ｂ ４０２０±０００７ｂ ００６０±０００１ａ １０５９６８±３６７１ｂ ９８０６±１４８４ｂ ０９８８±００００ｂ

９９ＢＣ８ ７８６６７±２３３３ａ ０６４６±００７２ａ ４２９７±０１０４ａ ００５３±０００３ｂ １２５７３±１００４４ａ １７９３８±２６８３ａ ０９９１±０００１ａ

Ｓｉｍｉａｎ３ ７４３３３±１６６７ａ ０６１２±００７２ａ ４２６２±００００ａ ００５４±００００ｂ １１５８０９±１８９９ａｂ１７６９３±１０２９１ａ ０９９０±０００１ａｂ

ＥＣＯ ９９ＢＣ４ １６３３３±０４７１ｂ ０３７±００１４ｂ ２７３８±０００６ｂ ０８６９±００２８ ００３１±００００ ５８９２±０１６１ｂ ０９１１±０００７ｂ

９９ＢＣ８ ２２６６７±１２４７ａ ０５７６±００７２ａ ３０６６±０１２４ａ ０８９９±０００４ ００２８±０００２ ９６７９±１２３５ａ ０９４７±００１０ａ

Ｓｉｍｉａｎ３ ２３３３３±０９４３ａ ０５４３±００２３ａ ３０４４±００２８ａ ０９１４±０００２ ００２９±０００１ ９１３４±０２６３ａ ０９４８±０００３ａ
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ｓｈｏｗｅｄａｇｒｅａｔｅｒｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏＣｓｏｕｒｃｅｓｉｎＧＰ２，ＧＮ２
ＭｉｃｒｏＰｌａｔｅｓｔｈａｔｃｏｒｒｅｌａｔｅｄｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙｔｏＰＣ１，ｃｏｍｐａｒｅｄ
ｗｉｔｈｌｏｗｅｒＰＣ１ｓｃｏｒｅｓｆｏｒｔｈｅｏｔｈｅｒｓｏｉｌｓ．Ｏｎｔｈｅｏｔｈｅｒ
ｈａｎｄ，ｔｈｅｓｏｉｌｓｗｅｒｅａｌｓｏｓｉｇｎｉｃａｎｔｌｙｄｉｖｉｄｅｄｉｎｔｏ２
ｇｒｏｕｐｓａｌｏｎｇｔｈｅｐｏｓｉｔｉｖｅｄｉｒｅｃｔｉｏｎｏｆＰＣ２ａｘｉｓ．９９ＢＣ
８ｓｏｉｌｌｏｃａｔｅｄａｔｔｈｅｐｏｓｉｔｉｖｅｓｉｄｅ，ｗａｓｇｒｅａｔｌｙｄｉｓｔｉｎ
ｇｕｉｓｈｅｄｆｒｏｍ９９ＢＣ４，ＳＭ３ｓｏｉｌｇｒｏｕｐｓａｔｔｈｅｎｅｇａｔｉｖｅ
ｓｉｄｅ，ａｎｄｓｈｏｗｅｄａｇｒｅａｔｅｒｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏＣｓｏｕｒｃｅｓｉｎ
ｂｏｔｈＭｉｃｒｏＰｌａｔｅｓｔｈａｔｃｏｒｒｅｌａｔｅｄｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙｔｏＰＣ２，

ｃｏｍｐａｒｅｄｔｏｌｏｗｅｒＰＣ２ｓｃｏｒｅｓｆｏｒｔｈｅｏｔｈｅｒｓｏｉｌｓ．Ｔｈｅ
ｆｉｒｓｔ２ ＰＣｓａｃｃｏｕｎｔｅｄ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ｆｏｒ３５．５９％，
１９．３７％ ｉｎＧＮ２ｐｌａｔｅ，ａｎｄ３０．５７％，１８．８９％ ｉｎ
ＧＰ２ｐｌａｔｅｏｆｔｏｔａｌｖａｒｉａｔｉｏｎ．Ｖａｒｉａｔｉｏｎｅｘｐｌａｉｎｅｄｂｙ２
ｐａｉｒｓｏｆｔｈｅｆｉｒｓｔａｎｄｓｅｃｏｎｄＰＣａｘｅｓｒｅａｃｈｅｄ５４．９６％，
４９．４６％ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ，ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇａｂｅｔｔｅｒｄｉｓｃｒｉｍｉｎａ
ｔｉｏｎｐｏｗｅｒｏｆｔｈｅｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓａｎｄｍｅｔａｂｏｌｉ
ｃａｌｌｙｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙｆｒｏｍｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｉｎｅｓ．

Ｉｎｏｔｈｅｒｗｏｒｄｓ，ｔｈｅＰＣＡｐａｔｔｅｒｎｓｓｈｏｗｎｉｎｔｈｅ
ＡＷＣＤｄａｔａｓｅｔｓｗｅｒｅｓｔｒｏｎｇｌｙｒｅｌａｔｅｄｔｏｔｈｅｕｓｅｏｆｉｎｄｉ
ｖｉｄｕａｌＣｓｏｕｒｃｅｓｉｎＧＮ２，ＧＰ２ｐｌａｔｅｓ．ＩｎＧＮ２ｐｌａｔｅ，
ｓｅｐａｒａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｓｏｉｌｓａｍｐｌｅｓｉｎｔｏ２ｇｒｏｕｐｓａｌｏｎｇＰＣ１
ｗａｓｓｉｇｎｉｃａｎｔｌｙａｆｆｅｃｔｅｄｂｙｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ，ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ
ａｃｉｄｓａｎｄａｍｉｎｏａｃｉｄｓ．ＳｕｂｓｔｒａｔｅｓａｆｆｅｃｔｉｎｇｔｈｅＰＣ２
ｗｅｒｅｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓａｎｄｃａｒｂｏｘｙｌｉｃａｃｉｄｓ．ＳｏｍｅＣ
ｓｏｕｒｃｅｓ，ｓｕｃｈａｓβＭｅｔｈｙｌＤｇｌｕｃｏｓｉｄｅ（－０．９７１），
Ｍａｌｔｏｓｅ（－０．９１５），Ｓｕｃｒｏｓｅ（０．９３９），ＤＧｌｕｃｏｎｉｃ
ａｃｉｄ（０．９６９），ＬＡｌａｎｙｌｇｌｙｃｉｎｅ（－０．９７０），ＬＴｈｒｅｏ
ｎｉｎｅ（０．９３２），Ｐｈｅｎｙｅｔｈｙｌａｍｉｎｅ（－０．９５３），Ｂｒｏｍｏ
ｓｕｃｃｉｎｉｃａｃｉｄ（０．９４４）ａｎｄαＤＧｌｕｃｏｓｅ１ｐｈｏｓｐｈａｔｅ

１３第４期 刘根林：转基因Ｂｔ棉对根际土壤微生物群落的影响



（－０．９３７）ｈａｄｇｒｅａｔｅｒｉｎｕｅｎｃｅｔｈａｎｔｈｅｏｔｈｅｒｓｕｂ
ｓｔｒａｔｅｓｏｎｔｈｅａｘｉｓＰＣ１．Ｔｈｕｓ，ｔｈｅｓｅＣｓｏｕｒｃｅｓｗｅｒｅ
ｐｒｉｍａｒｉｌｙｒｅｓｐｏｎｓｉｂｌｅｆｏｒｔｈｅｓｅｐａｒａｔｉｏｎａｌｏｎｇｔｈｅＰＣ１
ａｘｉｓ．Ｓｉｍｉｌａｒｌｙ， Ｇｅｎｔｌｏｂｌｏｓｅ（－０．８１３）， Ｘｙｌｉｔｏｌ
（０．８６１），βＨｙｄｒｏｘｙｂｕｔｙｒｉｃａｃｉｄ（０．９５７），ＬＰｒｏｌｉｎｅ
（－０．７７８），ＬＡｌａｎｉｎｅ（－０．７７５）ａｎｄαＣｙｃｌｏｄｅｘ
ｔｒｉｎ（０．８４６）ｈａｄｔｈｅｇｒｅａｔｅｓｔｉｎｕｅｎｃｅｏｎｔｈｅＰＣ２ａｘｉｓ
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５　生根与移栽
君子兰组织培养研究表明，生根有２种方式，一种

是直接在分化培养基上生根，另一种是将无根芽苗转

移到专门的生根培养基上培养生根［４－５，１０］。具体的生

根培养基配方见表１。当试管苗生根培养长出小叶３
～４片后，就可进行试管苗的移栽了。移栽时注意经过
７～１４ｄ的炼苗后再进行正常的栽培管理［１６］。

６　问题与展望
君子兰是多年生常绿草本植物，可观可赏，全株

入药。除美化环境外，还有一定的药用价值［１８］。君

子兰植株体内含有石蒜碱和君子兰碱，还含有微量

元素硒，药物工作者利用含有这些化学成分的君子

兰株体进行科学研究，用来治疗癌症、肝炎病、肝硬

化腹水和脊髓灰质病毒等。通过试验证明，君子兰

叶片和根系中提取的石蒜碱，不但有抗病毒作用，而

且还有抗癌作用［１８］。植物次生代谢与调控正在受

到越来越多专家的关注，君子兰株体中含有的抗病

毒及抗癌的物质有些就属于次生代谢物，而这些代

谢物很难在体外合成，因此对君子兰次生代谢的研

究是今后组织培养的重要方向。

虽然人们在君子兰组织培养方面取得了一定进

展，也成功建立过植株再生体系，但其研究结果存在

很大差异，难以建立一套完整、高效、通用的植株再

生体系［１６］。另外，君子兰体细胞胚胎发生途径的研

究还未见报道，因此，需要加强研究，找到不同品种、

不同外植体最适的培养基配方；需要在组织培养过

程中进行培养基筛选、机理研究，来建立一套完善的

植株再生体系，为君子兰优良植株的扩繁提供依据。

鉴于现有的研究成果还未在生产实践中转化，

工厂化育苗的开展更无从谈起。组织培养苗都是在

培养环境最佳情况下获得的，需要经过炼苗后才能

适应外界的环境。而关于炼苗移栽方面的研究也很

少，这也是今后君子兰组织培养研究的方向。
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