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摘 要:以2个转BtCry1Ac基因107杨株系及其未转基因对照为材料,研究转Bt基因107杨的

根系分布特征。结果表明:1)垂直方向上,2个转基因株系与CK的总根系及各径级根长密度、表

面积密度、体积密度以及生物量密度上均随土层深度的增加而显著降低,在0~30
 

cm土层中,根长

密度、根表面积密度、根体积密度及生物量密度均达到最大值,且显著高于其他土层;2)水平方向

0~150
 

cm,2个转基因株系与CK的总根表面积密度、总生物量密度随着距树干水平距离的增加

呈现出先减小后增大的趋势;不同径级根系表面积密度、根长密度在距树干0~30
 

cm处达到最大

值;3)2个转基因株系总根长密度、根表面积密度、根体积密度和生物量密度均小于对照,对照与转

基因株系存在显著性差异,而2个转基因株系间无显著性差异;4)3个株系在根系分布中均以细根

为主,且转基因株系细根径级的根长密度、根表面积密度表现为对照大于转基因株系且存在显著性

差异,对照和转基因株系中根与粗根根长密度、根表面积密度无显著性差异。
关键词:转BtCry1Ac基因107杨;根系水平分布;根系垂直分布;根长密度;根表面积密度;根体积

密度;根系生物量密度
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Abstract:Taking
 

two
 

transgenic
 

Bt
 

Cry1Ac
 

gene
 

107
 

poplar
 

lines
 

and
 

normal
 

poplar
 

seedling
 

(control)
 

root
 

as
 

the
 

materials,the
 

distribution
 

characteristics
 

of
 

the
 

transgenic
 

poplar
 

were
 

studied.The
 

results
 

showed
 

that
 

1)
 

in
 

the
 

vertical
 

direction,parameters
 

of
 

total
 

root
 

system
 

and
 

each
 

diameter
 

class
 

decreased
 

signifi-
cantly

 

with
 

the
 

increase
 

of
 

soil
 

depth
 

including
 

the
 

root
 

length
 

density
 

(RLD),root
 

surface
 

area
 

density
 

(RSAD),root
 

bulk
 

density
 

(RBD)
 

and
 

biomass
 

density
 

(BD).The
 

RLD,RSAD,RBD
 

and
 

BD
 

reached
 

the
 

maximum
 

in
 

0-30
 

cm
 

soil
 

layer
 

and
 

were
 

significantly
 

higher
 

than
 

those
 

in
 

other
 

soil
 

layers.2)
 

In
 

the
 

hor-
izontal

 

direction
 

of
 

0-150
 

cm
 

range,the
 

total
 

RSAD
 

and
 

total
 

BD
 

of
 

the
 

two
 

transgenic
 

lines
 

and
 

the
 

con-
trol

 

decreased
 

first
 

and
 

then
 

increased
 

with
 

the
 

increase
 

of
 

the
 

horizontal
 

distance
 

from
 

the
 

trunk.The
 

total
 

RSAD
 

and
 

RLD
 

of
 

different
 

diameter
 

classes
 

reached
 

the
 

maximum
 

at
 

the
 

distance
 

of
 

0-30
 

cm
 

away
 

from
 

the
 

trunk.3)
 

The
 

total
 

RLD,RSAD,RBD,and
 

BD
 

of
 

the
 

two
 

transgenic
 

lines
 

were
 

less
 

than
 

those
 

of
 

the
 

control.There
 

were
 

significant
 

differences
 

between
 

the
 

control
 

and
 

the
 

transgenic
 

lines,but
 

there
 

was
 

no
 

significant
 

difference
 

between
 

the
 

two
 

transgenic
 

lines.4)
 

The
 

root
 

distribution
 

of
 

the
 

three
 

lines
 

was
 

dom-
inated

 

by
 

fine
 

roots,and
 

the
 

RLD
 

and
 

RSAD
 

of
 

fine
 

root
 

of
 

control
 

group
 

were
 

higher
 

than
 

transgenic
 



lines,and
 

there
 

were
 

significant
 

differences.There
 

was
 

no
 

significant
 

difference
 

in
 

RLD
 

and
 

RSAD
 

between
 

control
 

and
 

transgenic
 

lines.
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  杨树(Populus)是我国人工林发展的重要树

种[1],具有生长快、成材早、产量高和易于成活等优

点,在改善生态环境和速生丰产林建设中具有重要

地位[2]。但是伴随着少量无性系大规模集约种植,
杨树的病虫害问题日益严重。如天牛、美国白蛾等

害虫蔓延肆虐,给林业生产和环境保护造成巨大损

失。因此利用基因工程手段开展杨树新品种的培育

十分重要[3]。苏云金芽孢杆菌杀虫晶体蛋白(Ba-
cillus

 

thuringiensis,Bt)基因是目前应用最广泛的

抗虫基因,自1987年首次获得转Bt基因烟草后,

Bt基因已成功转化棉花(Gossypium
 

spp.)、水稻

(Oryza
 

sativa)、玉米(Zea
 

mays)、杨 树(Popu-
lus)、油菜(Brassica

 

campestris)、马铃薯等多种植

物并得到表达[4]。张益文等[5]对转双抗虫基因欧美

杨107杨(Populus×euramericana
 

cv.‘74/76’)10
个株系和对照进行外源基因PCR检测表明,外源基

因BtCry1Ac和API 均已稳定地插入杨树基因组

中。外源基因的导入和表达除了使受体植物获得目

标性状外,还可能产生一定的非预期效应,例如使植

株的生长受到影响等,刘殿昆等[6]研究了6年生的

10个转 TaLEA 基因小黑杨(Populus×xiaohei
 

T.S.Hwang
 

et
 

Liang)和1个非转基因对照的生长

性状变异情况,发现外源基因的整合和表达对小黑

杨各性状的生长有一定的影响,植株长势缓慢,叶片

变小等。
根系是植物从土壤环境中获取资源的主要器

官,其分布特征对于植物的生长发育至关重要[7],近
几年对于根系分布的研究也日益增多[8-10]。植物根

系可以增加土壤结构的稳定性,增加碳的储存并促

进植物养分的吸收[11],同时反映出植物适应环境的

状态和能力。根系的粗细可以反映不同的生理功

能[12],粗根主要起到加固支撑和运输水分及养分的

作用,细根担负着吸收水分和养分的功能,是连接植

物与土壤之间物质和能量交换的主要桥梁。已有研

究外源基因转入对植株生长的影响多是以地上部分

为主,对根系的研究很少。本研究以转Bt基因107
杨和非转基因107杨为试验材料,分析转基因和非

转基因株系根系分布的差异,探索外源基因的转入

对受体杨树根系发育的影响,这将有助于探索非预

期效应及其产生的原因,对培育抗虫性好、生长量高

的转基因杨树新品种具有重要的意义。

1 材料与方法

1.1 研究区概况

试验地位于河北省沧州市盐山县国家抗盐碱树

种良种基地(116°56'-117°30'E、37°49'-38°06'
N),属温带季风气候,年均气温12.1

 

℃,年平均降

水量624
 

mm,无霜期200
 

d左右。气候特点是四季

分明,光照充足。盐山县地处河北平原东部滨海平

原区,地势低平,土壤类型为潮土以壤质为主,表层

土壤厚度20~30
 

cm。最高海拔12.5
 

m,最低海拔

4.7
 

m。

1.2 试验林营建

试验材料为国家林业和草原局批准环境释放的

转BtCry1Ac基因107杨2个株系(ECA1,ECA2)及
非转基因对照107杨。试验林营建于2014年,东西

行距4
 

m、南北株距3
 

m,采用完全随机区组设计,3
次重复,25株每小区,试验地内不进行施肥除草等人

工抚 育 措 施。林 下 草 本 植 物 较 为 丰 富,有 地 肤

(Kochia
 

scoparia)、狗尾草(Setaria
 

viridis)、夏至草

(Lagopsis
 

supina)、鹅绒藤(Cynanchum
 

chinense)、牛
筋草(Eleusine

 

indica)、苦麦菜(Cichorium
 

endivia)、
龙葵(Solanum

 

nigrum)等植物。2020年秋季落叶后

进行调查,试验林生长情况见表1。
表1 试验林生长信息

Table
 

1 Growth
 

information
 

of
 

test
 

forest

株系 林龄/a 平均地径/cm 平均树高/m 东西冠幅/m 南北冠幅/m

CK 7 22.3±0.46 15.1±0.17 4.2±0.15 3.6±0.10

ECA1 7 19.2±0.61 13.2±0.21 3.5±0.15 3.2±0.15

ECA2 7 20.8±0.67 13.8±0.21 3.8±0.17 3.4±0.11

1.3 研究方法

1.3.1 根系取样 在试验林中每个小区选择1棵标

准木进行根系调查,共9棵样木。根系取样选用分层

挖掘法。根系采集前,利用前期植被调查中测量的样

地平均树高及地径,选取树冠不受遮蔽、长势良好、树
干通直、生长适中且无病虫害的样木。以样木基部为
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中心,在东、南、西、北4个方向进行挖掘,水平方向长

度为0~30、30~60、60~90、90~120、120~150
 

cm共

5段。垂直深度达到120
 

cm以下后土壤中没有或者

极少有根系分布,以此垂直方向深度分为0~30、30~
60、60~90、90~120

 

cm共4层。所挖掘的样本为

30
 

cm×30
 

cm×30
 

cm的土块。使用筛子将其中的

活根拣出,将其放入自封袋,做好标记带回,并于4
 

℃
冷库保存。

1.3.2 样品处理测定及指标计算 参考已有对人

工林根系分布研究以及根系分类方法进行样品处

理[13-15]。将采集的根系样本置于纱网中用清水清洗

干净,除去泥沙和杂质,根据根的外形、颜色、弹性等

区别活根、死根以及其他的草本根系,用镊子等工具

将根系挑出,最后用吸水纸吸干水分。采用直径分

级法将杨树根系分为0~2、2~5
 

mm、>5
 

mm等3
个等级。0~2

 

mm的根系为细根,2~5
 

mm的根系

为中 根,>5
 

mm 的 根 系 为 粗 根。利 用 EPSON
 

Scan扫描仪获取根系扫描图像,并利用 WinRHIZO
根系分析系统进行根系形态结构分析,获得根体积、
根长、根表面积以及相应等级的根系生长指标。最

后将所有根系样品放在信封袋中做好标记,先将根

系置于105
 

℃下杀青15
 

min,然后于80
 

℃烘箱中

烘干至恒重,称取生物量。
根系指标计算:
根长密度/(m·m-3)=RL/V (1)
根表面积密度/(cm2·cm-3)=RS/V (2)
根体积密度/(mm3·cm-3)=RV/V (3)

式中:RL 为根系长度;RS 为根系表面积;RV 为根体

积;V 为土壤体积。

1.3.3 数据分析与处理 采用Excel
 

2016进行数

据处理分析,SPSS
 

24软件进行方差分析和差异显

著性检验(P<0.05),Origin2019软件绘图。

2 结果与分析

2.1 各株系总根系垂直分布特征

2个转基因株系与CK总根表面积密度在垂直

方向的数值范围为0.008
 

5~0.126
 

cm2·cm-3,均
随土层加深呈显著降低的趋势(图1),其中对照降

幅最 大,S1~S2 土 层 总 根 表 面 积 密 度 降 幅 达

53.97%,转基因株系降幅相对较低,S1~S2 土层降

幅分别为50.11%、47.31%。CK与2个转基因株

系总根表面积密度平均为0.058、0.041、0.039
 

cm2

·cm-3,整体表现为CK>ECA1>ECA2。由图1A
可知,S1、S2 土层中总根表面积密度均表现为CK>
ECA1>ECA2,且在0~60

 

cm土层中CK与2个转

基因株系存在显著性差异(P<0.05);S3 土层中表

现为ECA2>CK>ECA1;S4 土层中表现为CK>
ECA2>ECA1,且对照与转基因株系存在显著性差

异(P<0.05),转基因株系间无显著性差异。
随着土层的加深,2个转基因株系与CK的总

根长密度均呈显著降低的趋势。由图1B可知,2个

转基因株系与CK在垂直方向上的总根长密度为

125.24~3
 

727.32
 

m·m-3,其中均为S1 土层根长

密度最高,S4 土层根长密度最低。S1 土层根长密度

分别 占 CK 与 2 个 转 基 因 株 系 总 根 长 密 度 的

64.96%、62.41%、53.96%,说明根系在土壤表层分

布较多。CK与2个转基因株系均在S1 至S2 土层

根长密度降幅最大,分别达到72.58%、64.51%、

59.26%,S2 至S4 土层根长密度降幅较缓。在0~
60

 

cm土层中CK与2个转基因株系总根长密度存

在显著性差异(P<0.05),ECA1与ECA2株系总

根长密度无显著性差异,分别为1
 

829.91
 

m·m-3

和1
 

849.37
 

m·m-3,显著低于对照(2
 

656.27
 

m·

m-3),说明对照长势好于转基因株系。S1、S2 土层

中对照与转基因株系根长密度存在显著性差异

(P<0.05),而在S3、S4 土层中对照与转基因株系

无显著性差异。
根系生物量密度垂直分布,就是将每层内的根

系生物量相加除以体积所得。由图1C可知,CK与

2个转基因株系根生物量密度随着土层加深而呈现

逐渐降低的趋势,在0~120
 

cm 土层中均表现为

CK最高,分别为ECA1、ECA2的1.96倍和1.52
倍。S2 土层根生物量密度对照显著高于转基因株

系,存在显著性差异(P<0.05),CK与2个转基因

植株的其他土层无显著性差异。2个转基因株系在

S1、S3 土层存在显著性差异,而S2、S4 土层无显著

性差异。每个土层生物量均为CK最高,ECA2次

之(S2 土层除外),ECA1最低。S1 土层根生物量密

度CK(4
 

293.62
 

g·m3)、ECA1(2
 

263.76
 

g·m3)、

ECA2(3
 

028.82
 

g·m3),显著高于其他土层,分别

占各 自 总 根 生 物 量 密 度 的 53.35%、55.11%、

57.25%,说明根系在0~30
 

cm土层表层分布最多。

CK与2个转基因株系根体积密度均随土层的

加深而逐渐降低,其中转基因ECA1的S1 至S2 土

层根体积密度降幅最大,达到66.1%。由图1D可

知3个株系总根体积密度为CK>ECA1>ECA2。
各层根体积密度中最大、最小均为ECA1,S1 土层最

大为10.365
 

mm3·cm-3,S4 土层最小为0.554
 

mm3·cm-3。S2 土层根体积密度中对照与转基因

株系存在显著性差异(P<0.05),且对照明显高于

转基因株系。S3 土层中ECA2总根体积密度最高,
且与CK和ECA1存在显著性差异(P<0.05)。
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注:不同小写字母代表相同株系不同土层的根系指标差异显著(P<0.05);不同大写字母代表相同土层不同株系根系指标差异显著(P<0.05)

图2同;S1、S2、S3、S4 分别为0~30、30~60、60~90、90~120
 

cm土层。

图1 3个株系各土层根系垂直分布特征

Fig.1 Vertical
 

distribution
 

characteristics
 

of
 

roots
 

of
 

three
 

strains
 

in
 

each
 

soil
 

layer

2.2 各株系不同径级根系垂直分布特征

2个转基因株系与CK细根表面积密度平均达

到总根表面积密度的50.17%,其中CK细根表面

积密度占总根表面积密度比例最大,为54.84%,

ECA1最小,为42.91%,说明细根为根系的主要部

分。3个株系的根表面积密度为细根>中根和粗

根,而粗根略高于中根。在0~120
 

cm土层中细根

根表面积密度表现为CK>ECA2>ECA1,且在0~
60、90~120

 

cm土层对照与转基因株系存在显著性

差异(P<0.05),2个转基因株系之间无显著性差

异(S4 土层除外)。中根及粗根根表面积密度整体

为对照最高,而在多数土层对照和转基因株系无显

著性差异(图2)。
根长密度随径级的变化明显,在各个土层中均

表现为细根>中根>粗根。细根的根长密度占比最

高,最高可达89.37%。S1 至S2 土层对照和转基因

株系细根根长密度存在显著性差异(P<0.05)。S3
至S4 土层对照与ECA2无显著性差异,而两者与

ECA1存在显著性差异(P<0.05)。ECA1的S1 土

层的中、粗根根长密度最高为245.99
 

m·m-3、

55.04
 

m·m-3,S4 土层最低为14.45
 

m·m-3、

3.38
 

m·m-3。3个株系的细根根长密度分别占总

根长密度的91.83%、84.98%、90.17%,CK细根根

长密度平均为2
 

439.36
 

m·m-3,是转基因株系的

1.51倍(2个转基因株系细根根长密度无显著性差

异);2个转基因株系与CK中、粗根根长密度相差

不大,可知,总根长密度表现为对照>转基因株系。

S1 和S4 土层中、粗根根长密度对照与转基因株系

均存在显著性差异(P<0.05),S2 土层转 基 因

ECA1与对照和转基因ECA2存在显著性差异,S3
土层均无显著性差异。

2.3 各株系总根系水平分布特征

根系形态的水平分布是将同一水平距离内各层

根系数据平均所得。由图3A、图3D可知,CK与2个

转基因株系在水平方向上总根表面积密度数值为

0.030
 

9~0.068
 

3
 

cm2·cm-3,总 根 体 积 密 度 为

1.362
 

5~11.535
 

7
 

mm3·cm-3。CK和ECA1的总

根表面积总体上呈现先减小后增加的趋势;ECA2的

总根表面积密度在 A1 处最大,为0.055
 

9
 

cm2·

cm-3,在A4 处最小为0.030
 

9
 

cm2·cm-3。CK和

ECA1的总根体积密度随着水平距离的增加呈现先

减小后增加的趋势;CK的总根表面积密度和总根体

37第3期 赵志明
 

等:转Bt基因107杨根系分布特征



积密度在5个水平距离总体上数值都是最大的,在5
个水平距离上CK与2个转基因株系A1 处的数值最

大。CK与2个转基因株系总根表面积密度A1 与其

他水平距离均存在显著性差异(P<0.05)。

注:A为细根表面积密度分布特征;B为中根表面积密度分布特征;C为粗根表面积分布特征;D为细根根长密度分布特征;E为中根根长密度

分布特征;F为粗根根长密度分布特征。不同小写字母代表相同株系不同土层的根系指标差异显著(P<0.05);不同大写字母代表相同土层

不同株系根系指标差异显著(P<0.05),下同。

图2 3个株系各土层不同径级根系指标分布特征

Fig.2 Distribution
 

characteristics
 

of
 

root
 

indexes
 

of
 

different
 

diameter
 

classes
 

in
 

different
 

soil
 

layers
 

of
 

three
 

strains

  2个转基因株系与CK在水平方向的总根长密

度范 围 为 1
 

490.482
 

9~761.899
 

2
 

m·m-3。

ECA1表现为在水平距离上总根长密度不断减小的

趋势,在 A5处总根长密度最小为761.899
 

2
 

m·

m-3,CK表现为在水平距离上总根长密度先增加后

减小再增加的趋势,且CK和ECA1在水平距离上

均无显著性差异。ECA2总根长密度在A1 处达到

最大值为1
 

215.811
 

6
 

m·m-3,且A1 处的总根长

密度与其他水平距离存在显著性差异(P<0.05)。
由图3C可知,2个转基因株系与CK在距树干

水平距离0~90
 

cm范围内总生物量密度呈现显著

性减小趋势,90~150
 

cm范围内总生物量密度变动

不大,A1 至 A2 处 降 幅 最 大 分 别 达 到56.89%、

40.01%和60.07%。在5个水平距离上CK根系的

总生 物 量 密 度 均 为 最 大(4
 

992.36、2
 

151.98、

1
 

226.77、779.83、908.93
 

g)。3个株系在5个水平

距离 上 总 生 物 量 密 度 均 表 现 为 CK>ECA2>
ECA1,根系总生物量密度在A1、A2 和其他水平距

离上均存在显著性差异(P<0.05),而A3、A4、A5

处无显著性差异。

2.4 各株系不同径级根系水平分布特征

CK与2个转基因株系细根根表面积密度占总

根表面积密度的50%以上,其中 CK 占比最高达

54.65%,3个株系的细根表面积密度随径级的增加

呈现出先减小后增大的趋势。在距树干水平距离

0~120
 

cm细根根表面积密度表现为CK>ECA2>
ECA1,且在60~120

 

cm
 

CK与ECA1和ECA2存

在显著性差异(P<0.05)。CK与2个转基因株系

中根根长密度在A1、A4 处无显著性差异,粗根根长

密度在A3 至A5 处不存在显著性差异。中根及粗

根根长密度整体上表现为CK>ECA1>ECA2。
由图4可知,CK与2个转基因株系的根长密

度以细根占比最高,均超过85%,其中CK细根根

长密度占比最高达91.91%,且根长密度随径级变

化明显,在各土层中表现为细根>中根>粗根。CK
与2个转基因株系的细根根长密度在水平距离上均

表现为CK最高,且在距树干30~150
 

cm
 

CK与

ECA1和ECA2存在显著性差异(P<0.05)。
中根及粗根根长密度整体上表现为ECA1最

高,ECA1和ECA2随距树干水平距离的增加根长

密度大体呈现先减少后增加的趋势。

2.5 各根系指标相关性分析

由图5可见,2个转基因株系与CK的土壤深

度与总根长密度、总根表面积密度、总根体积密度、
总生物量密度、细根根长密度、细根表面积密度均存

在显著性或极显著负相关关系。根系的生物量密度
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注:不同小写字母代表相同株系不同水平距离的根系指标差异显著(P<0.05);不同大写字母代表相同水平距离不同株系根系指标差异显著

(P<0.05);A1、A2、A3、A4、A5 分别为距离树干0~30、30~60、60~90、90~120、120~150
 

cm的水平距离。

图3 3个株系各土层根系水平分布特征

Fig.3 Horizontal
 

distribution
 

characteristics
 

of
 

roots
 

in
 

each
 

soil
 

layer
 

of
 

three
 

strains

注:A为细根表面积密度分布特征;B为中根表面积密度分布特征;C为粗根表面积分布特征;D为细根根长密度分布特征;E为中根根长密度

分布特征;F为粗根根长密度分布特征。

图4 3个株系各水平距离不同径级根系指标分布特征

Fig.4 Distribution
 

characteristics
 

of
 

root
 

indexes
 

of
 

three
 

strains
 

at
 

different
 

horizontal
 

distances
 

and
 

different
 

diameter
 

classes
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注:*:α=0.05;**:α=0.01。

图5 各指标相关性分析热图

Fig.5 Heat
 

map
 

of
 

correlation
 

analysis
 

of
 

each
 

index

是植物地下部分碳汇集能力的重要体现,2个转基

因株系与CK的生物量密度与根长密度、根表面积

密度等存在显著性或极显著正相关关系,表明随着

根长密度等的增加,根系生物量密度也逐渐增加。
根长密度、根面积密度及根体积密度可以反映植物

根系对水分和养分的吸收能力,他们与生物量密度

共同反映林木的生长情况。除土壤深度外,总根长

密度、总根表面积密度、总根体积密度、总生物量密

度、细根根长密度、细根表面积密度均存在显著性或

极显著正相关关系。由上可知2个转基因株系各指

标的相关性与CK大致相同。

3 结论与讨论

外源基因的导入在一定程度上提高了杨树对靶

标害虫的抗性,同时可能会产生一定的非预期效应,
如对植株生长产生影响。李志新等[23]将柽柳胚胎

发生晚期丰富蛋白TaLEA 基因转入小黑杨后,发
现小黑杨生长缓慢,叶片变小。Huang等[24]对6年

生转Cry1Ac基因741杨[Populus
 

alba×(P.da-
vidiana+P.simonii)×P.tomentosa]高抗株系

Pb29转录组分析验证了外源基因的表达使得Pb29
径向发育受到抑制。前人研究外源基因对植株生长

的影响大部分都是以地上部分为主要对象[25],如树

高、胸径以及叶片等,对于根系的研究很少。本文通

过对转Bt基因107杨与对照在不同径级、不同水平

距离及不同深度根系分布差异,探究外源基因的转

入是否对植株生长产生了影响。通过研究发现,CK
总根生物量密度分别为转基因株系ECA1、ECA2
的1.96、1.52倍,拥有更高根生物量的对照,其长势

明显优于2个转基因株系;对照比转基因株系总根

长密度高约44.39%,且总根表面积密度、总根体积

密度均表现为对照大于转基因植株;2个转基因株

系与CK在根系分布中均以细根为主,细根径级的

根长密度、根表面积密度也表现为对照大于转基因

株系。可知对照根系长势好于转基因株系。

植物根系通过吸收土壤中的养分和水分来供应

地上植被的生长[16],作为植物最重要的器官在一定

程度上可以反映植物生长的状况。根系的生物量密

度是植物地下部分碳汇集能力的重要体现,根长密

度、根面积密度及根体积密度可以反映植物根系对

水分和养分的吸收能力[17]。已有研究表明[18],根
系密度往往随着土层加深而呈现降低的趋势,本研

究中2个转基因株系与CK根生物量密度、根长密

度、根表面积密度和根体积密度均随土层加深呈现

显著降低的趋势,与已有研究结果一致。在垂直方

向上,0~60
 

cm土层2个转基因株系与CK的根系

生物量分别占总根系生物量的75.84%、82.96%、

76.09%,可以看出对照及转基因107杨的根系主要

分布在0~60
 

cm土层。董玉峰等[19]对山东省杨树

根系研究认为,根系生物量集中在0~60
 

cm土层;

Gale等[20]通过分析上百份树木根系的分布情况,得
出树木根系主要分布在土壤上层,均与本研究结果

一致。由此得知,杨树根系在垂直方向上的分布深

度相对较浅,可能与杨树自身的生物学特性有关,也
可能是表层土壤具有更好的营养和水分条件。本研

究中,2个转基因株系与CK的细根表面积密度在

水平方向上呈现出先减小后增大的趋势。夏延国

等[21]在研究干旱区胡杨(Populus
 

euphratica)根系

时发现,细根表面积密度在水平方向上的分布呈现

出先增后减趋势,与本研究结果不一致,这可能是因

为不同品种林木在不同地区环境下,根系对环境响

应机制不尽相同。不同径级的根系具有不同的功

能,细根具有很强的吸收功能,以此来吸收植物所需

的水分及养分。CK与2个转基因株系的细根根长

密度 分 别 占 总 根 长 密 度 的 91.83%、84.98%、

90.17%,中根和粗根根长密 度 占 总 根 长 密 度 的

7.25%~12.93%,表明参试杨树根系大部分由细根

组成。田乐宇等[22]对海南中部丘陵区3种林分根

系分布特征研究认为,细根是林木根长的主要组成

部分,与本研究结果一致。
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通过研究2个转基因株系和CK的根系分布特

征及差异表明,CK根系长势明显好于转基因株系,
转基因植株在根系发育方面受到了抑制。关于外源

基因的转入首先影响地上还是地下部分,从而抑制

植株的生长,目前没有直接的经验证据来阐述,还需

要进行深入的研究。相信随着组学技术的发展,我
们可以借助转录组、蛋白质组、代谢组等组学分析明

确转基因植株生长受到抑制的原因,从而探索转基

因对受体植物造成非预期效应的分子机制,为培育

转基因抗虫杨树新品种提供参考。
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