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摘　要：为了解林下参的生长对土壤微生物群落结构的影响，采用磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）法测定了５，１０，１５，２０，２５年生

林下参根区土壤的微生物量的活性部分及群落结构的变化情况。结果表明：林下参根区土壤微生物群落均以ｉ１５：０，

ａ１５：０，１８：１ω９ｔ，１６：０，１６：１ω９ｃ，１８：１ω９ｃ，ｂｒ１７：０，１８：２ω６，ｉ１６：０，１６：１ω９ｔ的微生物为优势种群；林下参生长根区土壤

微生物总量、细菌生物量、真菌生物量及放线菌生物量与对照相比均有提高，且１５ａ以后提高的幅度更加明显；在菌

群结构变化上，与对照相比２０ａ及２５ａ放线菌占有总生物量的比率有所提高，真菌占有比率有所下降。１５年后的林

下参土壤微生物结构朝着有利于人参生长的微环境方向发展，野山参在深山密林中健康生长几十年而不死亡可能与

其土壤微生物群落结构有直接关系。

关键词：林下参；土壤微生物群落结构；磷脂脂肪酸

中图分类号：Ｓ７１４．３　　　　　文献标识码：Ａ　　　　　文章编号：１００５－３４０９（２０１１）０２－０１６９－０５

Ｓｔｕｄｉｅｄ　ｏｎ　Ｓｏｉｌ　Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ　Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ　ａｂｏｕｔ　Ｗｉｌｄ　Ｇｉｎｓｅｎｇ　ｕｎｄｅｒ　Ｆｏｒｅｓｔ

ＺＨＡＮＧ　Ｙａ－ｙｕ１，２，ＳＵＮ　Ｈａｉ　２，ＳＯＮＧ　Ｘｉａｏ－ｘｉａ２，ＷＡＮＧ　Ｊｉｎｇ－ｋｕａｎ１

（１．Ｓｈｅｎｙａｎｇ　Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ　Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｓｈｅｎｙａｎｇ１１０１６１，Ｃｈｉｎａ；

２．Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ　ｏｆ　Ｓｐｅｃｉａｌ　Ｗｉｌｄ　Ｅｃｏｎｏｍｉｃ　Ａｎｉｍａｌ　ａｎｄ　Ｐｌａｎｔ　Ｓｃｉｅｎｃｅ，ＣＡＡＳ，Ｊｉｌｉｎ，Ｊｉｌｉｎ１３２１０９　Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｉｎ　ｏｒｄｅｒ　ｔｏ　ｓｔｕｄｙ　ｔｈｅ　ｅｆｆｅｃｔｓ　ｏｆ　ｗｉｌｄ　ｇｉｎｓｅｎｇ　ｕｎｄｅｒ　ｆｏｒｅｓｔ　ｏｎ　ｓｏｉｌ　ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ，

ａｃｔｉｖｅ　ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　ｍａｓｓ　ａｎｄ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ　ｗｅｒｅ　ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ　ｂｙ　ｐｈｏｓｐｈｏｒ　ｌｉｐｉｄ　ｆａｔｔｙ　ａｃｉｄ（ＰＬＦＡ）ｉｎ　ｗｉｌｄ
ｇｉｎｓｅｎｇ　ｕｎｄｅｒ　ｆｏｒｅｓｔ　ｗｉｔｈ　５，１０，１５，２０ａｎｄ　２５ｙｅａｒｓ　ｏｌｄ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｒｏｏｔ　ｚｏｎｅ　ｓｏｉｌ．Ｔｈｅ　ｒｅｓｕｌｔｓ　ｓｈｏｗｅｄ　ｔｈｅ　ｍｉ－
ｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ　ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ　ｔｈｅ　ＰＬＦＡ　ｏｆ　ｉ１５：０，ａ１５：０，１８：１ω９ｔ，１６：０，１６：１ω９ｃ，１８：１ω９ｃ，ｂｒ１７：０，１８：２ω６ｉ１６：

０，ａｎｄ　１６：１ω９ｔｗｅｒｅ　ｄｏｍｉｎａｎｃｅ　ｉｎ　ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ　ｉｎ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｙｅａｒｓ　ｏｌｄ　ｗｉｌｄ　ｇｉｎｓｅｎｇ　ｕｎｄｅｒ　ｆｏｒｅｓｔ　ｒｏｏｔ
ｚｏｎｅ　ｓｏｉｌ；ｂａｃｔｅｒｉａｌ　ｂｉｏｍａｓｓ，ｆｕｎｇａｌ　ｂｉｏｍａｓｓ　ａｎｄ　ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ　ｂｉｏｍａｓｓ　ｅｎｈａｎｃｅｄ　ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ；ｂｉｏｍａｓｓ　ｍｏｒｅ
ｅｎｈａｎｃｅｄ　ａｆｔｅｒ　１５ｙｅａｒｓ　ｏｌｄ．Ｉｎ　ｔｈｅ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ　ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ　ｒａｔｉｏ　ｏｆ　ｂｉｏｍａｓｓ　ｉｎｃｒｅａｓｅ　ａｎｄ　ｆｕｎｇｉ　ｒａ－
ｔｉｏ　ｏｆ　ｂｉｏｍａｓｓ　ｄｅｃｌｉｎｅｄ　ｃｏｍｐａｒｅｄ　ｗｉｔｈ　ｃｏｎｔｒａｓｔｓ　ｉｎ　２０ｙｅａｒｓ　ａｎｄ　２５ｙｅａｒｓ．Ｔｈｅ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ　ｏｆ　ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ　ｉｓ
ｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇ　ｔｏ　ｇｏｏｄ　ｍｉｃｒｏｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ　ｆｏｒ　ｇｒｏｗｉｎｇ　ａｆｔｅｒ　１５ｙｅａｒｓ．
Ｋｅｙ　ｗｏｒｄｓ：ｗｉｌｄ　ｇｉｎｓｅｎｇ　ｕｎｄｅｒ　ｆｏｒｅｓｔ；ｓｏｉｌ　ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ；ｐｈｏｓｐｈｏｒ　ｌｉｐｉｄ　ｆａｔｔｙ　ａｃｉｄ

　　林下参是将人参种子撒播到林地，任其自然生
长，若干年后进行采挖的仿野生人参，发展林下参是
目前人参产业的主要生产模式，但在林下参发展过程
中，由于选地不当，造成林下参的存苗率低，根形变劣
的现象普遍，给广大参户带来巨大的经济损失，也制
约了林下参产业的发展。前人对于林下参的生态环
境进行了较详细的描述，对林下参适宜生长的林
种［１－２］、光照［３］、水分及土壤类型等进行了调查研究；
钟伟丽等［４］、郑毅男［５］对林下参种子油、总皂苷含量
及单体皂苷进行了测试研究，孙海［６］报道了林下参根
区土壤的无机养分状况，为林下参产业的发展提供了

有利指导，但对于林下参土壤微生物的相应研究尚未
见报道，土壤微生物群落被认为是土壤生态系统的预
警及敏感指标，指示土壤质量变化，决定着土壤的生
态功能。本文利用磷脂脂肪酸法（ＰＬＦＡ）对５，１０，

１５，２０，２５年生林下参根区土壤的微生物结构特征及
变化趋势进行了分析研究，期望为林下参产业的健康
发展和农田栽参的改土提供些许参考。

１　材料与方法

１．１　材 料
林下参根区土壤采自人参之乡的吉林省抚松县



露水河镇吴杰野山参护育基地，该区位于东经１２７°
４６′，北纬４２°４８′，属山区湿润气候，海拔５２０ｍ，土壤
属暗棕壤，选择同一坡度、同一坡位、同一坡向生长的
大致年限在５，１０，１５，２０，２５年生林下参，将芦头以上
的土壤剥去，采集参根周边土壤（４～１０ｃｍ），边挖参
边取土，５，１０，１５年取３株混合，２０，２５年取２株混
合，同时采集未生长人参的土壤作为对照。将土壤装
入封口塑料袋中，带回实验室，冰箱保存。

１．２　方 法
采用改进的 Ｗｈｉｔｅ［７］方法提取磷脂脂肪酸，基本

步骤为：（１）称４ｇ新鲜土样于玻璃离心管中，加入４
ｍｌ柠檬酸缓冲液，５ｍｌ氯仿，１０ｍｌ甲醇，２５℃避光
震荡４ｈ，离心１５ｍｉｎ。（２）转移上清液到２５ｍｌ试管
中，加１．６ｍｌ柠檬酸缓冲液，２ｍｌ氯仿，４ｍｌ甲醇进
行第２次提取，震荡２ｈ，离心１５ｍｉｎ。（３）上清液合
并，加７ｍｌ柠檬酸缓冲液，７ｍｌ氯仿，震荡５ｍｉｎ，避
光保存１８ｈ。（４）经１８ｈ分离后，吸走上层液，下层
液转移到新试管中，氮气吹干。（５）用柱层析硅胶

０．８ｇ（在１２０℃下烘干２ｈ）填充玻璃管柱（直径６
ｍｍ），１０ｍｌ氯仿洗柱后，用５ｍｌ氯仿溶解样品并注
入硅胶柱中。加１０ｍｌ氯仿和１０ｍｌ丙酮依次洗脱，
去除中性脂和糖脂。最后用１０ｍｌ甲醇洗脱磷脂脂
肪酸于１０ｍｌ离心管中，在氮气流下吹干样品。
（６）向干样品中加入１ｍｌ甲醇：甲苯（１∶１）混合液，
溶解脂类，再加１ｍｌ　０．２ｍｏｌ／Ｌ　ＫＯＨ 甲醇溶液，

３７℃水浴１５ｍｉｎ后，冷却至室温，依次加入２ｍｌ去

离子水，０．３ｍｌ　１ｍｏｌ／Ｌ醋酸溶液，２ｍｌ正己烷，
震荡１ｍｉｎ，离心１０ｍｉｎ，转移上层有机相到１０ｍｌ
样品瓶中。下层相再加２ｍｌ正己烷，重复上一步骤，
合并两次提取的正己烷相，氮气流下吹干，于－２０℃
下保存。（７）上机前加入０．０５ｍｌ甲酯化的Ｃ１９：０
内标，氮气流下吹干，用０．１５ｍｌ正己烷定溶转移至

ＧＣ内插管中待测。用气质联机检测得到 ＰＬＦＡ
谱图。
由安捷伦ＧＣ－ＭＳ（６８９０Ｎ－５９７３Ｎ）进行检测。

色谱柱为ｈｐ５－ＭＳ（３０ｍ×２５０ｕｍ×０．２５ｕｍ）石英
毛细管柱。ＧＣ－ＭＳ分析条件：升温程序：进样后在

７０℃保持０．５ｍｉｎ，之后以２０℃／ｍｉｎ的速率升至

１９０℃，保持１ｍｉｎ，以５℃／ｍｉｎ的速率上升到２００℃，
停留２ｍｉｎ，以１０℃／ｍｉｎ的速率上升到２８０℃，保留

８ｍｉｎ。进样口温度为２５０℃，载气为 Ｈｅ（０．９ｍｌ／

ｍｉｎ），分流比为１０∶１，离子源温度２３０℃，四极杆

１５０℃，质谱全扫描范围３０～６００ｍ／ｚ。
脂肪酸定量用峰面积和内标曲线法。内标为甲

酯化的 Ｃ１９：０，外标为 ＳｕｐｅｌｃｏＴＭ　３７Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
ＦＡＭＥ　Ｍｉｘ和 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ　Ａｃｉｄ　Ｍｅｔｈｌ　Ｅｓｔｅｒｓ　Ｍｉｘ。

ＰＬＦＡ含量用ｎｍｏｌ／ｇ表示。
脂肪酸链长以碳原子总数计算，从羧基开始，冒

号后数字代表双键数目，ω后数字代表双键的位置
（从羧基端算起），ｃ表示顺势双键，ｔ表示反式双键，ｉ
表示顺势支链，ａ表示反势支链，ｂｒ表示不确定支链
位置，Ｍｅ表示甲基位置，ｃｙ表示环丙基。

表１　磷脂脂肪酸的代表生物

微生物类型 磷脂脂肪酸标记 文献

细菌
１４：０、１５：０、１６：０、１７：０、ｉ１５：０、ａ１５：０、ｉ１６：０ｉ１７：０、ａ１７：０ｉ１９：０　１６：１ω７　１６：１ω９ｃ１６：１ω９ｔｃｙ１７：

０ｃｙ１９：０ｂｒ１７：０ａ１８：０　１８：２
８－９

放线菌 １０Ｍｅ１６：０、１０Ｍｅ１７：０、１０Ｍｅ１８：０
真菌 １８：１ω９ｃ、１８：１ω９ｔ、１８：２ω６、１８：３ω６、１８：２ω３、２１：０、２３：０

２　结果与分析

２．１　林下参根区土壤微生物ＰＬＦＡ图谱特征
共测得林下参根区土壤中脂肪酸种类２８种，根

区土壤与非根区土壤微生物所含脂肪酸种类基本相

同。鉴定的ＰＬＦＡｓ，Ｃ链长度从１４～２４，包括饱和、
不饱和、甲基化分支和环化脂肪谱。
在５年生林下参根区土壤的ＰＬＦＡｓ中，ｉ１５：０，

ａ１５：０，１５：０，ｉ１６：０，１６：１ω９ｃ，１６：１ω９ｔ，１６：０，ｂｒ１７：０，

ｉ１７：０，１０Ｍｅ１７：０，ｃｙ１７：０，１８：２，１８：１ω９ｃ，１８：１ω９ｔ等

１４种ＰＬＦＡｓ丰度较高，是５年林下参根区土壤微生
物的主要成分。根区中１５：０，１６：１ω９ｃ，１６：１ω９ｔ，

１６：０摩尔浓度与对照相比有减少的趋势，而代表放线

菌种类的１０Ｍｅ１７：０的摩尔浓度则由６．８８ｎｍｏｌ／ｇ
增加到１２．１４２ｎｍｏｌ／ｇ。

ｉ１５：０，ａ１５：０，ｉ１６：０，１６：１ω９ｃ，１６：１ω９ｔ，１６：０，

ｂｒ１７：０，ｉ１７：０，１８：２，１８：１ω９ｃ，１８：１ω９ｔ等１１种ＰＬ－
ＦＡｓ是１０年林下参根区土壤微生物的主要成分。其
中ａ１５：０，１６：１ω９ｃ，１６：１ω９ｔ，１６：０，１８：２，１８：１ω９ｃ，

１８：１ω９ｔ摩尔浓度与对照相比有减少的趋势，而ｉ１５：

０，ｉ１６：０，ｂｒ１７：０，ｉ１７：０的摩尔浓度与对照相比则有
增加。

１４：０，ｉ１５：０，ａ１５：０，ｉ１６：０，１６：１ω９ｃ，１６：１ω９ｔ，

１６：０，ｂｒ１７：０，ｉ１７：０，１０Ｍｅ１７：０，ｃｙ１７：０，１８：２，１８：

１ω９ｃ，１８：１ω９ｔ等１４种ＰＬＦＡｓ在１５年生根区土壤
中丰度较高，是其微生物的主要成分。在占有优势组
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分的１４中磷脂脂肪酸的摩尔浓度与对照相比除１５：０，

１６：１ω９ｔ有减少的趋势，其它均有增加的趋势。

图１　林下参土壤磷脂脂肪酸图谱（ａ为生长年限）

在２０年生林下护育山参根区土壤的ＰＬＦＡｓ中，

ｉ１５：０，ａ１５：０，ｉ１６：０，１６：１ω９ｃ，１６：１ω９ｔ，１６：０，ｂｒ１７：０，

ｉ１７：０，１０Ｍｅ１７：０，ｃｙ１７：０，１８：２，１８：１ω９ｃ，１８：１ω９ｔ等

１３种ＰＬＦＡｓ丰度较高，是２０年林下山参根区土壤
微生物的主要成分；与对照相比均有增加的趋势。
在２５年生林下参根区土壤的ＰＬＦＡｓ中，ｉ１５：０，

ａ１５：０，１５：０，ｉ１６：０，１６：１ω９ｃ，１６：１ω９ｔ，１６：０，ｂｒ１７：０，

ｉ１７：０，１０Ｍｅ１７：０，ｃｙ１７：０，１０Ｍｅ１８：０，１８：２，１８：

１ω９ｃ，１８：１ω９ｔ等１５种ＰＬＦＡｓ丰度较高，是２５年林
下参根区土壤微生物的主要成分。与２０年生林下护
育山参相似，在占有优势组分的１５年中磷脂脂肪酸
的摩尔浓度与对照相比均有增加的趋势。２５年生与

２０年生相比根区土壤中优势微生物种群增加了代表
细菌的１５：０和放线菌的１０Ｍｅ１８：０，其它主要种类则
未发生变化，没有增加新型代表真菌的组成部分，可
以推断，在林下护育山参生长过程中，为了不断适应
生存环境，在２０年以后林下护育山参根区土壤微生
物组成基本上保持相对平衡。

２．２　林下参不同年生根区土壤ＰＬＦＡ的变化特征
从表２中可以明显看出林下参根区土壤微生物磷

脂脂肪酸在量上差异较大，其中ｉ１５：０，ａ１５：０，１８：１ω９ｔ，

１６：０，１６：１ω９ｃ，１８：１ω９ｃ，ｂｒ１７：０，１８：２ω６，ｉ１６：０，１６：１ω９ｔ
等１０种ＰＬＦＡｓ在林下参根区土壤中比例占有优势地
位，在不同年生微生物组成上比较一致，并随着人参
的生长发生一定的变化，与对照根区土壤微生物组成
相比，５年生林下参微生物变化不明显，而１０年和１５
年生山参根区土壤微生物数量和种类的变化较为剧

烈，２０年与２５年生趋于稳定，略有变化，但变化的结
果是有益微生物群落比例增加，使人参根区微生物群
落特征朝着有利于人参生长的方向发展。

２．３　林下参根区土壤微生物群落主成分分析
对不同年生林下参土壤磷脂脂肪酸进行主成分

分析 （Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ　ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ　ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＡ），第一
（ＰＣＡ１）、第二（ＰＣＡ２）主成分累计贡献率为９３．７６％，
其中第一主成分贡献率为８４．９％。其中脂肪酸ｉ１５：０，

ａ１５：０，１６：０，ｂｒ１７：０，１８：２ω６和１８：１ω９ｃ在第一主成
分中贡献率较高，贡献率分别为 ０．３６６，０．６０１，

０．２９５，０．２５５，０．２２９，０．４４０。
从主成分分析图３中可以看出，对照与５年生和

１０年生林下护育山参第一、第二主成分相近，说明土
壤微生物群落结构相近，１５年和２０年、２５年生林下
参土壤第一主成分距离相近、第二主成分相聚较远，
说明不同年生土壤中脂肪酸类型在ｉ１５：０，ａ１５：０，１６：０，

ｂｒ１７：０，１８：２ω６，１８：１ω９ｃ相近，但是也存在脂肪酸的
差异，也就是第二主成分中的脂肪酸１６：１ω９ｃ的变
化，研究表明：１６：１ω９ｃ脂肪酸的变化与土壤的ｐＨ值
的变化呈极显著正相关，进一步说明了２０年后林下
参根区土壤的微生物结构与小年生间发生了一定的
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改变，由于人参的生长其根系的代谢作用，向根区分
泌一定量的酸性有机物影响着根区土壤的ｐＨ 值和
有效养分状况，也直接影响微生物的群落结构特征。

表２　不同年生林下参土壤磷脂脂肪酸变化

项目 ＣＫ　 ５ａ １０ａ １５ａ ２０ａ ２５ａ
１４：００　 ４．２４　 ３．９５　 ４．９１　１２．９１　 ６．６０　 ９．１１
ｉ１５：０　 ８１．７５　９４．１６　８１．４４　１３４．２７　１０３．９　１２５．５２
ａ１５：０　 ５１．６９　７６．８６　４９．６３　１０９．８２　１００．９６　１３７．０８
１５：００　 １１．６０　１０．０４　 ２．３６　 ７．８０　 ９．３１　１８．８９
ｉ１６：０　 １６．１７　２２．１６　１９．７０　３３．７４　２８．０６　３２．３６
１６：１ｗ７　 ２．２９　 ２．５７　 １．９０　 ６．２４　 ５．６８　 ７．７４
１６：１ｗ９ｃ ６１．３３　４０．０１　 ４５．１　７６．５３　 ７７．８　６２．５８
１６：１ｗ９ｔ １８．２２　１７．８４　１０．２２　１７．８１　３２．１８　２７．９４
１６：００　 ６６．６１　６３．９１　６２．０８　９９．５２　８４．８２　９９．８０
ｂｒ１７：０　 １８．５６　３１．２５　 ２１．３　４０．８９　４８．２２　５７．３３
ｉ１７：０　 １２．２８　１８．８５　１７．０２　３０．９５　１９．７０　２６．２３
１７：０（１０Ｍｅ）６．８９　１２．１５　 ８．４３　１６．８０　１４．８０　２０．１０
１７：０１　 １．３４　 １．５９　 １．３９　 ２．２７　 １．５６　 ２．５５
ｃｙ１７：０　 １０．７２　１１．３８　 ６．９９　１３．１６　１４．３８　２０．８７
１８：０（１０Ｍｅ）４．２４　 ６．０５　 ５．１９　１２．２０　 ８．２４　１３．５４
ｂｒ１８：０　 ３．２７　 ４．５０　 ３．７０　 ６．４１　 ４．９１　 ６．２５
ａ１８：０　 ０．１８　 ０．５２　 ０．１１　 １．３３　 ０．７７　 ０．９８
１８：０３　 ４．０１　 ６．４０　 ４．０４　 ７．２４　 ６．０３　 ５．２４
１８：２ｗ６　 ３６．８１　３９．８７　２０．９０　３５．０５　 ５０．５　４８．５８
１８：１ｗ９ｃ ２８．０２　３２．３５　２７．３０　６９．３５　４５．０４　４７．３６
１８：１ｗ９ｔ ７１．１０　９２．０１　５２．３４　９９．７４　１０２．１９　１２８．７２
１９：０１　 ０．１２　 ０．１５　 ０．０９　 ０．１８　 ０．２１　 ０．２０
ｃｙ１９：０　 ０．７７　 ２．０６　 ０．９２　 ２．１６　 ２．８０　 ３．５４
２０：００　 １．６４　 ２．９３　 １．９６　 ３．７５　 ３．２１　 ３．５２
２２：００　 １．２１　 １．２８　 １．９４　 ３．１２　 １．６５　 ２．０１
２４：００：００　 １．８７　 ２．３７　 ２．６６　 ４．３３　 ２．４６　 ２．９８

２．４　林下参根区土壤微生物生物量的变化特征研究
从对不同年生林下参根区土壤微生物量的分析

结果可以看出，微生物总量有增加的趋势，但在大约

１０生林下参根区土壤的微生物总量却在减少，与对
照及不同年生相比数量明显减少，而１５年生以后微
生物总量在不断增加，明显高于未栽参的土壤微生物
群落组成，在生产实际中林下参在８～１０年间掉苗现
象比较严重，是否是人参与其生长环境的自然协调的
关键时期，有待进一步研究。

ＰＣＡ１为土壤微生物第一主成分累积贡献率，ＰＣＡ２为第二主成分累积

贡献率

图２　不同年生林下护育山参土壤微生物

群落结构主成分分析

不同年生林下参根区土壤放线菌量的变化特征

与微生物总量基本一致，只是一直处于增加的趋势，
即使是在微生物总量严重降低的１０年生左右的林下
参根区土壤，与对照相比其变化虽不显著，但趋势是
增加的，而非降低。大约１５年以后，放线菌的量比对
照增加了２倍甚至３倍，２０年和２５年生放线菌占微
生物总量的比率为２．９６５％和３．６３％，明显高于对照
的２．１３％。

表３　林下参土壤微生物量

项 目 ０　 ５ａ １０ａ １５ａ ２０ａ ２５ａ
放线菌（１０Ｍｅ１６：０、１０Ｍｅ１７：０、１０Ｍｅ１８：０） １１．１３　 １８．２　 １３．６２　 ２９　 ２３．０４　 ３３．６４
真菌（１８：１ω９ｃ、１８：１ω９ｔ、１８：２ω６、１８：３ω６） １３５．９３　 １６４．２３　 １００．５４　 ２０４．１４　 １９７．７３　 ２２４．６６
细菌（ｉ１５：０，ａ１５：０，１６：０，１６：１ω９ｃ，ｂｒ１７：０，ｉ１６：０，１６：１ω９ｔ） ３６９．８７　 ４１４．７８　 ３３９．４６　 ６１４．４３　 ５５５．２１　 ６５２．７２
总生物量 ５１６．９３　 ５９７．２１　 ４５３．６２　 ８４７．５７　 ７７５．９８　 ９１１．０２

　　不同年生林下参根区土壤细菌的变化特征与微
生物总量完全相同，１５年生以后细菌量也在增加，但
增加的幅度在１．５倍以上低于２倍，远低于放线菌的
增加幅度。不同年生林下参根区土壤真菌的变化趋
势亦与微生物总量的变化趋势一致，除大约１０年生
的根区土壤真菌有降低，其余均有增加，但增加的幅
度小于１．５倍；２０和２５年生真菌占微生物总量的比
率分别是２５．４１％和２４．５８％与对照的２６．１６％相比
有减少的趋势，可见在林下参生长过程中，微生物的
群落结构发生了显著的变化，趋于复杂，趋于稳定，更
有益于林下参健康生长。

３　讨 论
（１）不同年生林下参微生物的多样性研究结果表

明，在林下参生长过程中，根区土壤微生物的种类基
本相同，但量上具有一定差异，随着林下参的生长，由
于根系的代谢作用对根区土壤的酸碱度、养分状况会
有一定的影响作用，导致微生物的组成在量上发生变
化，１５年以下的林下参根区微生物的磷脂脂肪酸种
类变化较为不定，对林下参的生长影响较大，生产上
也存在１０年左右保苗率不稳定的现象，可能与其根
区土壤微生物的结构具有一定的联系，随着林下参的
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生长，根区土壤微生物的总量不断增加，群落趋于复
杂，微生物的结构趋于稳定，有利于林下参的健康
生长。

（２）从对林下参根区土壤的细菌、放线菌及真菌
变化情况的分析发现，２０年及２５年林下参根区土壤
的微生物的群落结构特征变化是放线菌占微生物总

量的比率为２．９６５％和３．６３％，明显高于对照的

２．１３％；真菌占微生物总量的比率分别是２５．４１％和

２４．５８％，低于对照的２６．１６％。由于在人参生长过
程中多数病害的发生是由于真菌的感染导致的［１０］，
真菌的增加是老参地土壤性状变劣的主要原因［１１－１２］，
而放线菌是人参生长的有益菌对改善人参土壤微环

境和提高人参的产量、质量和抗病性均具有一定的改
善作用。可见林下参土壤微生物的结构变化是朝着
有益于人参健康生长的方向发展。

（３）Ｂａｒｄｇｅｔｔ［１３］等认为土壤中磷脂脂肪酸的组
成可以表示土壤微生物群落的生物量和结构。不同
菌群的磷脂脂肪酸图谱不同，可以作为微生物群落中
不同群体的标记物，微生物的生物量可以通过脂肪酸
的含量来估算。人参土壤微生物的研究目前还没有
利用土壤中磷脂脂肪酸的组成进行描述研究，本文利
用ＰＦＬＡ法研究了林下参根区土壤微生物多样性，克
服了以往在人参土壤微生物的研究上采用的传统培

养法的诸多不足，提供了较为准确的土壤微生物结构
状况。是对林下参研究系统的完善，也是对野山参研
究的补充，更能为农田栽参科学改土提供指导，具有
较大的生产意义。
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