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转基因水稻对土壤性质及土壤生物的影响

谷荣辉，成　功，李建钦，刘　博

（中央民族大学 生命与环境科学学院，北京 １０００８１）

摘要：土壤生态系统是整个生态系统中物质循环和能量转化的重要场所，土壤生态系统的稳定直接关乎于整

个农业系统的稳定性。随着转基因技术发展与商业应用，转基因水稻种植面积逐年扩大，虽然带来了一定的

经济效益，但也引发了人们对转基因水稻生态安全和生物安全的思考，包括对土壤生物存在的潜在危害以及

对土壤生态系统的影响。根据国内外近年来对转基因水稻的最新研究，本文综述了转基因水稻外源物质在土

壤中的残留，及其对土壤理化性质、土壤动物和土壤微生物的影响，分析了转基因水稻对土壤生态系统的潜

在风险。最后提出能更全面评价转基因水稻对土壤生态系统影响的建议。
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　　自从１９８３年首次成功获得转基因植物———烟
草［１］之后，人类对转基因植物研究的热情从未退

却，这也推动了转基因作物开发利用的迅猛发展。

根据国际农业生物应用研究机构 （ＩＳＡＡＡ）的最

新报道［２］，２０１２年全球转基因作物已达到１７０３
亿ｈｍ２。我国已成为转基因种植大国之一，２０１２
年的种植面积为４００万 ｈｍ２，排名第六，虽然目
前我国转基因作物以转基因抗虫棉为主，且没有



对转基因水稻进行商品化种植，但随着科学研究

的深化扩展，转基因水稻的种植面积极可能呈上

升趋势，特别是在２００９年由华中农业大学研发的
抗虫转基因水稻 “华恢 １号”和 “Ｂｔ汕优 ６３”
获得农业转基因生物生产应用安全证书以后。

转基因水稻的大面积种植很可能对农田生态

系统带来危害，因此对其释放后的生态安全性评

价就显得极为必要。按照风险评价的原则，转基

因生物导致的生态环境风险是其危害性和发生概

率的函数，即：风险 （％） ＝危害性 ×暴露率。
该公式中的危害性是指其对环境带来的实际危害

或负面影响，而暴露率则是指在特定时空环境条

件下发生危害的可能性［３］。目前普遍认同的转基

因作物可能存在的风险主要包括：靶标害虫的抗

性风险；对非靶标生物生长发育产生直接或间接

影响；外源基因逃逸的风险；外源基因在生态系

统中积累的风险；转基因生物入侵改变物种多样

性的风险等［４］。近年来，国内外很多科研工作者

针对上述问题进行了相关研究［３－８］。

土壤生态系统是整个生态系统的重要组成部

分，土壤为生态系统中的物质循环和能量流动提

供了重要场所，土壤生态系统的稳定与否直接关

系到赖以其生存的作物的生长和发育，并最终影

响到整个农业系统的稳定性。转基因水稻大面积

推广种植，使得收割前后的植株残体、植物根系

分泌物和花粉等释放的外源物质不断进入土壤，

被土壤黏粒吸附而不易被微生物降解，从而在土

壤中大量累积，改变根际土壤微生态环境，打破

植物、土壤及土壤生物三者间的平衡，进而影响

土壤生态系统的稳定。因此，依据近年来国内外

对转基因水稻的研究现状，综述转基因水稻外源

物质在土壤中的残留规律，以及其对土壤理化性

质、土壤动物和土壤微生物的影响特点，分析转

基因水稻对土壤生态系统的潜在风险，可以为转

基因水稻的安全性评价提供依据。

１　转基因水稻概况

水稻是重要的粮食作物，全球约一半以上的

人口以稻米为主食。水稻也是我国最大的粮食作

物，在我国农业生产中占有举足轻重的地位。但

由于受到严重病虫害、各种环境因子 （如干旱、

耕地减少等）以及世界人口的不断增加，水稻的

生产面临巨大挑战。针对这些挑战，ＺＨＡＮＧ［９］提
出了培育绿色超级稻的设想，围绕水稻抗病虫、

抗旱、营养高效利用、优质、高产等五大重要性

状，对水稻品种进行全面改良以实现农业的可持

续发展。转基因技术的发展，为实现绿色超级稻

的目标发挥了重要作用［１０］。转基因水稻的研究始

于２０世纪８０年代，迄今已有大量的报道。对转
基因水稻的研究大部分集中在抗虫、抗病和抗除

草剂的性状改良上，主要研究成果见表１。
此外，关于抗旱和优质高产的转基因也有报

道，ＨＯＵ等人［４３］报道的一个调控抗旱性的基因

ＯｓＳＫＩＰａ。在水稻中超量表达ＯｓＳＫＩＰａ使转基因植
株在成株期对干旱胁迫的耐受性比对照增强２～４
倍。ＳＨＲＡＷＡＴ等人［４４］在水稻的根中特异性表达

大麦来源的丙氨酸转氨酶 （ａｌａｎｉｎｅａｍｉｎｏｔｒａｎｓ
ｆｅｒａｓｅ，ＡｌａＡＴ），使转基因水稻的生物学产量和谷
粒产量相比于非转基因的对照均显著增加。将水

仙花来源的八氢番茄红素合成酶 （ｐｈｙｔｏｅｎｅｓｙｎ
ｔｈａｓｅ）和细菌来源的八氢番茄红素去饱和酶
（ｐｈｙｔｏｅｎｅｄｅｓａｔｕｒａｓｅ）导入到水稻中去，在水稻
胚乳中建立原本没有的 β胡萝卜素的合成途
径［４５］，培育出富含β胡萝卜素的黄金稻米。

尽管转基因水稻的研究，能为农业生产的稳

定和持续发展提供重要保障，减轻世界人口对水

稻需求的压力。但是其可能存在的生物安全风险

也不容忽视，在其进行商品化生产前，非常有必

要对可能存在的风险进行全面的评估。目前关于

这方面的研究主要集中在转抗虫 （Ｂｔ）基因水稻
上，因此本文主要以转 Ｂｔ基因水稻为例进行
综述。

２　转基因水稻外源物质在土壤中的存留规律

目前普遍认为转基因作物外源物质进入土

壤的途径主要有 ２条：一是通过转基因作物遗
留在田间的植株残体及花粉向土壤中释放，这

是外源蛋白进入土壤的主要途径。二是通过转

基因植物根系分泌物进入土壤。如秸秆还田的

耕作方式为外源蛋白进入土壤提供了有利的条

件［４６－５５］。Ｂｔ蛋白通过根的分泌作用而进入土
壤，已经在很多转基因作物 （如 Ｂｔ抗虫棉，抗
虫玉米等 ）的研究中有报道，并且其在土壤中

的含量各不相同［５，７，４７，５６－５７］。
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表１　不同抗虫、抗病和抗除草剂转基因水稻
Ｔａｂ１　Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉｎｓｅｃｔｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ，ｄｉｓｅａｓｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅａｎｄｈｅｒｂｉｃｉｄｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｏｆｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｒｉｃｅ

类型

ｇｅｎｒｅｓ
表现型 （或基因型）

ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ（ｏｒｇｅｎｏｔｙｐｅ）
基因或蛋白质

ｇｅｎｅｏｒｐｒｏｔｅｉｎ
主要作用

ｍａｉｎｅｆｆｅｃｔｓ
文献

ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓ

抗虫

ｉｎｓｅｃｔ
ｒｅｓｉｓｔａｎｔ

转Ｂｔ基因水稻
Ｂｔｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｒｉｃｅ

转植物或动物来源抗虫基因

ｔｒａｎｓｉｎｓｅｃｔｒｅｓｉｓｔａｎｔｇｅｎｅｓ
ｆｒｏｍｐｌａｎｔｓｏｒａｎｉｍａｌｓ

ｃｒｙ１Ａｂ
ｃｒｙ１Ａｃ
ｃｒｙ１Ａｂ／Ａｃ

对二化螟、三化螟和稻纵卷叶螟高度的杀

虫活性 ｈｉｇｈｅｆｆｅｃｔｉｖｅｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄａｌａｃｔｉｖｉｔｙｏｎ
ｃｈｉｌｏ ｓｕｐｐｒｅｓｓａｌｉｓ， ｔｒｙｐｏｒｙｚａ ｉｎｃｅｒｔｕｌａｓａｎｄ
ｃｎａｐｈａｌｏｃｒｏｃｉｓｍｅｄｉｎａｌｉｓ

［１１－１３］
［１１，１４－１６］

［１７］

ＧＮＡ① 刺吸式 （同翅目）害虫 （如稻飞虱）

ｐｉｅｒｃｉｎｇｓｕｃｋｉｎｇ（ｈｏｍｏｐｔｅｒａ） ｉｎｓｅｃｔ（ｓｕｃｈ
ａｓｐｌａｎｔｈｏｐｐｅｒｓ）

［１８２０］

ＡＳＡＬ②
ｐｉｎＩＩ③
ＣｐＴＩ④

褐飞虱和叶蝉， “ｔｕｎｇｒｏ”病害 ｂｒｏｗｎｐｌａｎ
ｔｈｏｐｐｅｒａｎｄｃｉｃａｄｅｌｌｉｄａｅ，‘ｔｕｎｇｒｏ’ｄｉｓｅａｓｅ

［２１］
［２２］
［２３］

ＳＫＴＩ⑤
ＢＴＩＣｍｅ⑥

褐飞虱、二化螟、稻纵卷叶螟以及线虫等

有一定抗性 Ｈａｖｉｎｇｓｏｍｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｏｎｂｒｏｗｎ
ｐｌａｎｔｈｏｐｐｅｒ，ｃｈｉｌｏｓｕｐｐｒｅｓｓａｌｉｓａｎｄｃｎａｐｈａｌｏｃｒｏ
ｃｉｓｍｅｄｉｎａｌｉｓ

［２４］
［２５］

ＳｐＩ⑦ 二化螟、稻纵卷叶螟具有抗虫性 ｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄａｌ
ａｃｔｉｖｉｔｙｏｎｃｈｉｌｏｓｕｐｐｒｅｓｓａｌｉｓａｎｄｃｎａｐｈａｌｏｃｒｏｃｉｓ
ｍｅｄｉｎａｌｉｓ

［２６］

抗病

ｄｉｓｅａｓｅ
ｒｅｓｉｓｔａｎｔ

抗细菌性病害

ａｎｔｉｂａｃｔｅｒｉａｌｄｉｓｅａｓｅ

抗真菌性病害

ａｎｔｉｆｕｎｇａｌｄｉｓｅａｓｅ

Ｘａ２１ 抗白叶枯病ｂａｃｔｅｒｉａｌｂｌｉｇｈｔ ［２７］

几丁质酶

ｃｈｉｔｉｎａｓｅ
抗纹枯病ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｓｈｅａｔｈｂｌｉｇｈｔ
抗稻瘟病ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｒｉｃｅｂｌａｓｔ

［２３，２８－２９］

过表达β１，
３葡聚糖酶
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓβ１，
３ｇｌｕｃａｎａｓｅ

抗稻瘟病ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｒｉｃｅｂｌａｓｔ ［３１］

过量表达类甜蛋白

ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓ ｔｈａｕｍａ
ｔｉｎｌｉｋｅｐｒｏｔｅｉｎ

抗纹枯病ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｓｈｅａｔｈｂｌｉｇｈｔ ［３２］

ｈａｒｐｉｎ蛋白⑧
ｈａｒｐｉｎｐｒｏｔｅｉｎ

抗稻瘟病ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｒｉｃｅｂｌａｓｔ
［３３］

抗除草剂

ｈｅｒｂｉｃｉｄｅ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

草丁膦 （ＰＰＴ）
ｐｈｏｓｐｈｉｎｏｔｈｒｉｃｉｎ（ＰＰＴ）

草甘膦ｇｌｙｐｈｏｓａｔｅ

广谱除草剂

ｂｒｏａｄｓｐｅｃｔｒｕｍｈｅｒｂｉｃｉｄｅ

除草剂ｈｅｒｂｉｃｉｄｅ

Ｂａｒ 抗草丁膦除草剂

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｐｈｏｓｐｈｉｎｏｔｈｒｉｃｉｎｈｅｒｂｉｃｉｄｅ
［３４－３５］

ＥＰＳＰ 抗草苷膦除草剂

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｇｌｙｐｈｏｓａｔｅｈｅｒｂｉｃｉｄｅ
［３６］

细胞色素 Ｐ４５０和单
氧酶ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅＰ４５０
ａｎｄｍｏｎｏｏｘｙｇｅｎａｓｅ

抗广谱除草剂

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｂｒｏａｄｓｐｅｃｔｒｕｍｈｅｒｂｉｃｉｄｅ
［３７－３９］

原卟啉原氧化酶

ｐｒｏｔｏｐｏｒｐｈｙｒｉｎｏｇｅｎ
ｏｘｉｄａｓｅ

抗以原卟啉原氧化酶为靶标的除草剂

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｈｅｒｂｉｃｉｄｅｔａｒｇｅｔｏｎｐｒｏｔｏｐｏｒｐｈｙ
ｒｉｎｏｇｅｎｏｘｉｄａｓｅ

［４０－４１］

乙酰乳酸合成酶

ａｃｅｔｏｌａｃｔａｔｅ
ｓｙｎｔｈｅｔａｓｅ

抗以乙酰乳酸合成酶为靶标的除草剂

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｈｅｒｂｉｃｉｄｅｔａｒｇｅｔｏｎａｃｅｔｏｌａｃｔａｔｅ
ｓｙｎｔｈｅｔａｓｅ

［４２］

　　注：①雪花莲凝集素基因；②大蒜叶片凝集素；③马铃薯蛋白酶抑制剂基因；④豇豆胰蛋白酶抑制剂基因；⑤大豆胰蛋白酶抑制剂
基因；⑥大麦胰蛋白酶抑制剂基因；⑦蜘蛛来源的杀虫基因；⑧白叶枯菌来源的蛋白激发子。

Ｎｏｔｅ：①ＧａｌａｎｔｈｕｓＮｉｖａｌｉｓａｇｇｌｕｔｉｎｉｎ（ＧＮＡ）ｇｅｎｅ；②Ａｌｌｉｕｍｓａｔｉｖｕｍａｇｇｌｕｔｉｎｉｎｆｒｏｍｌｅａｆ，（ＡＳＡＬ）；③ｐｏｔａｔｏｐｒｏｔｅａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒｇｅｎｅ（ｐｉｎ
Ⅱ）；④ｃｏｗｐｅａｔｒｙｐｓｉｎｉｎｈｉｂｉｔｏｒｇｅｎｅ（ＣｐＴＩ）；⑤ｓｏｙｂｅａｎｔｒｙｐｓｉｎｉｎｈｉｂｉｔｏｒｇｅｎｅ（ＳＫＴＩ）；⑥ｂａｒｌｅｙｔｒｙｐｓｉｎｉｎｈｉｂｉｔｏｒｇｅｎｅ（ＢＴＩＣｍｅ）；⑦ｔｈｅｓｐｉ
ｄｅｒｓｏｕｒｃｅｏｆｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄａｌｇｅｎｅｓ（ＳｐＩ）；⑧ｂａｃｔｅｒｉａｌｌｅａｆｂｌｉｇｈｔｆｕｎｇｕｓｓｏｕｒｃｅｓｏｆｐｒｏｔｅｉｎｅｌｉｃｉｔｏｒ．

０５４ 云南农业大学学报　　　　　　　　　　　　　　第２９卷



　　ＷＡＮＧ等［５８］通过３年的田间和水培实验，利
用酶联免疫反应的方法，研究了两个转 Ｂｔ水稻
“明恢６３”和 “汕优 ６３”中释放的 Ｃｒｙ１Ａｂ／１Ａｃ
蛋白在土壤中的积累和转移变化。研究发现在水

稻生长期，种植转Ｂｔ基因水稻的稻田水中能检测
到Ｃｒｙ１Ａｂ／１Ａｃ蛋白，而种植非 Ｂｔ水稻稻田水中
未检测到该蛋白，并且在转Ｂｔ水稻根际土壤中该
蛋白的含量达到１４９ｎｇ／ｇ，明显高于非 Ｂｔ水稻
根际土壤中基本水平。盆栽种植实验结果也证明

了转Ｂｔ基因水稻能通过根系分泌物向土壤中导入
杀虫晶体蛋白，而且不同生长期的含量不

同［４９，５１－５２，５４，５９］。另外，王洪兴等［６０］在实验室条件

下将转Ｂｔ基因水稻秸秆埋入土壤后发现在其降解
过程中，Ｂｔ毒蛋白浓度在前两周迅速下降，随后
降解速度变慢，１７～５３ｄ期间Ｂｔ浓度基本维持在
６７２８～６１９６ｎｇ／ｇ的水平［６１－６２］，说明了转基因

外源物质可以通过植物残体进入土壤，而且其导

入量明显大于根系分泌的导入量，这也验证了转

基因作物植株残体向土壤中释放外源物，这是外

源物进入土壤的主要途径。也有报道Ｃｒｙ１Ａｂ蛋白
在转Ｂｔ水稻整个生长过程中，会在根际土壤中
积累［６３］。

３　转基因水稻对土壤理化性质的影响特点

土壤是植物生长发育的主要载体，土壤理化

性质是评价土壤质量的重要指标［６４］。土壤的理化

性质一般分为土壤物理性质和土壤化学性质，土

壤物理性质包括土壤 ｐＨ值，含水率，电导率等；
土壤化学性质则包括土壤中各元素的含量 （其中

最主要是 Ｎ，Ｐ，Ｋ这三大养分）和土壤酶性
质［６５］。根际是植物与土壤最直接的相作区域，土

壤中很多难溶的养分元素，可通过植物根系分泌

物的作用转化为有效养分。当外源基因插入后，

转基因植物根系分泌物的化学组分和含量极有可

能发生变化［６６］，从而对土壤理化性质如团聚体的

大小和分布、ｐＨ、阳离子交换量及吸附性能产生
影响［５０，５２，５４］。另外，转基因植物在农艺性状和化

学成分等方面与亲本非转基因植物之间也会存在

较大甚至显著差异［５５，６７－６９］，这些差异可能会使植

物组织在土壤中的自然降解、土壤有机质含量等

方面发生变化，从而影响土壤理化性质［５０，５２，５４］。

有研究表明，与非转基因亲本相比，克螟稻

（转Ｂｔ水稻）根系分泌物中有机酸 （主要为酒石

酸）的含量显著降低［７０］，导致作物根系土壤 ｐＨ
值升高，进而影响对酸性 ｐＨ值敏感的微生物调
控过程 （如硝化作用）的速率和土壤营养元素的

释放［５２，５４］。此外，种植转 Ｂｔ基因水稻后，土壤
酶活性发生了显著变化，且变化幅度与土壤酶的

类型以及转Ｂｔ基因水稻所处的生长发育的阶段有
关［５９］；与非转基因对照组相比，转 Ｂｔ基因水稻
种植１５ｄ，土壤脲酶活性降低了２４７％，土壤酸
性磷酸酶活性提高了８９１％，土壤芳基硫酸酯酶
活性有所下降，而脱氢酶活性有所增加，但差异

不显著［４９，５３，５５，５９，６９］。吴伟祥等［７１－７４］相继报道了水

淹条件下转 Ｂｔ基因水稻 （克螟稻）秸秆还田对

土壤酶活性的影响，其研究结果表明，与同期的

亲本水稻秸秆相比，孕穗期和成熟期克螟稻秸秆

对磷酸酶活性的影响不大，但对脱氢酶活性的影

响非常显著，并且存在差异；而在非水淹条件下，

克螟稻秸秆还田对土壤蛋白酶、中性磷酸酶、脲

酶活性和土壤呼吸强度虽然没有显著性影响，但

在培养过程中前６３ｄ内土壤脱氢酶活性明显高于
对照处理，之后两种秸秆处理间的土壤脱氢酶活

性差异逐渐消失［４９］。也有一些文献报道，转基因

水稻对土壤理化性质没有明显影响。ＬＩＵ等［７５］报

道，在整个生长过程中，转基因水稻植株对根际

土壤酶活性和微生物组成没有影响。ＷＥＩ等［７６］利

用ＤＧＧＥ法，通过分析了转Ｂｔ基因和非转基因水
稻生长发育各时期的土样，结果表明，转基因水

稻对土壤脱氢酶、蔗糖酶、多酚氧化酶、酸性磷

酸酶、脲酶以及酵素均没有显著性影响。从以上

的这些研究结果可以看出，转基因水稻对土壤理

化性质的影响还没有确切性的结论，这也体现了

转基因水稻对土壤理化性质影响的复杂性以及对

这方面风险评价的必要性。

４　转基因水稻对土壤动物的影响特点

土壤动物是土壤生态系统的重要成员，扮演

着土壤物质循环、提高土壤肥力、改善土壤理化

性质、维护土壤生物群落的角色，同时也在土壤

质量评价、污染监测、污染土壤的生物修复等方

面发挥着重要作用。然而，转基因作物向土壤中

产生的外源物质 （如 Ｂｔ蛋白）很容易与土壤活
性颗粒集合，在土壤中持续保留［７７］，并且 Ｂｔ毒
素能够从非靶标物种传递到更高营养级生物［７８］，

因而可能对土壤动物产生毒害，进而影响土壤生

１５４第３期　　　　　　　谷荣辉，等：转基因水稻对土壤性质及土壤生物的影响



态系统的稳定。吴刚［７９］等以 “华恢１号”为实验
材料，研究了转Ｂｔ基因水稻对土壤跳虫、线虫和
螨类种群数量的影响，结果表明，转Ｂｔ基因水稻
可显著降低长角跳科长角跳属跳虫、中杆属线虫

和尖棱甲螨科尖棱甲螨属螨类种群数量，能显著

增加等节跳科原等属跳虫、钩唇属线虫种群数量，

而对其他属的跳虫、线虫和螨类种群数量无显著

影响。戚琳［８０］等通过研究转基因水稻 ＨＨ１，
Ｔ２Ａ１，Ｔ１Ｃ１９对土壤微生物学性质及线虫数量
群落组成和生态指标的影响，指出不同转Ｂｔ水稻
品种对土壤线虫数量营养类群组成、植物寄生线

虫成熟度指数均没有显著影响；而转 Ｂｔ水稻
Ｔ２Ａ１和ＨＨ１结构指数ＳＩ均显著增加，这些结果
表明，转Ｂｔ水稻对土壤生态系统结构和功能在短
期内有显著影响。ＢＡＩ等［８１］进行了大田和实验室

评价后，揭示转Ｂｔ水稻对弹尾目昆虫及其天敌没
有负面影响。从目前的研究结果可以看出，转 Ｂｔ
水稻对土壤动物的影响可能存在选择性，不同类

型的土壤动物所受影响各异。

５　转基因水稻对土壤微生物的影响特点

土壤微生物是维持土壤生物功能的重要组成

部分，参与有机质分解、腐殖质形成、养分转化

和循环等多种土壤生化过程。微生物功能和群落

结构的变化是土壤环境评价不可缺少的重要生物

学指标［４９］。ＡＮＧＬＥ曾强调转基因作物风险评价
的重点是土壤微生物，因为它们是检测土壤生物

种群变化的最敏感指标［８２－８４］。当土壤中的生物体

通过捕食、竞争或共生等相互影响，使敏感生物

的快速反应达到一定程度后，会引起其他生物的

连锁反应，从而影响整个土壤生态系统［６９，８２－８３］。

目前最常用于土壤微生物多样性和生态学的技术

主要有：变性梯度凝胶电泳 （ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇｇｒａｄｉｅｎｔ
ｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，ＤＧＧＥ）［６，８５］、扩增性核糖体
ＤＮＡ限制酶切片段分析 （ａｍｐｌｉｆｉｅｄｒｉｂｏｓｏｍａｌＤＮＡ
ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓ，ＡＲＤＲＡ）［８６］和末端限制性酶切
片段长度多态性 （ｔｅｒｍｉｎａｌｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔ
ｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＴＲＦＬＰ）［８７］。这些技术和方
法的采用，使得在土壤微生物多样性、微生物种

群的结构和功能、土壤微生物与污染土壤的相互

作用及影响等多领域的研究上得以突破，为评价

转基因作物对土壤微生物的影响提供了有力的技

术支撑。

近年来，转基因水稻对土壤微生物的影响常

见报道。陈晓雯等［８８］通过ＰＣＲＤＧＧＥ和Ｂｉｏｌｏｇ技
术分析了转Ｂｔ基因水稻对土壤微生物群落结构及
功能的影响，结果表明，在水稻不同生育期，转

Ｂｔ基因水稻与其对照对土壤细菌数量、土壤微生
物遗传多样性及功能多样性的影响存在一定差异，

但这种差异并不持久。ＧＬＡＮＤＯＲＦ等［８９］研究发

现，由于抗真菌和细菌蛋白会残留在根际土壤中，

腐生型土壤细菌的数量会受到影响，导致转Ｂｔ基
因作物在一定程度上改变土壤微生物的群落构成、

微生物数量及其活性［４９］。王洪兴等［６０］研究了转

Ｂｔ基因水稻秸秆降解对土壤真菌和细菌所产生的
影响，结果表明转Ｂｔ基因水稻秸秆降解会显著增
加这两种菌类，而会显著降低放线菌和反硝化细

菌活性。此外，还有研究表明转Ｂｔ基因水稻秸秆
对水田土壤反硝化细菌和产甲烷细菌种群的抑制

作用显著，对厌氧发酵细菌种群具有明显的刺激

作用，但对厌氧固氮细菌种群的刺激作用却低于

显著水平［９０］。转基因作物之所以会对特定微的土

壤生物产生显著影响，可能是因为转基因植株的

生理生化特性以及表达产物化学和生物学特性的

改变而造成的［９１－９３］。

有些研究表明，转基因水稻对土壤微生物没

有影响或影响不显著。ＣＨＵＮ等［９４］通过 ＴＲＦＬＰ
的方法对原卟啉氧化酶抑制剂类除草剂转基因水

稻 （ＰＰＯｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｒｉｃｅ）有关细菌和真菌群体进
行了评价，研究发现在转基因稻和非转基因稻间

并未发现存在微生物群落组成和多样性指数差异，

从而表明转基因作物对稻田土壤微生物群落没有

负面影响。吕新等［９５］研究表明外源抗真菌基因的

导入对水稻根际土壤中真菌群落数量和群落结构

均没有明显影响。也有报道虽然转Ｂｔ水稻对微生
物没有负面影响，但是对土壤真菌群体的组成有

显著差异，意味着转Ｂｔ水稻对非靶标微生物有潜
在的影响［７５，９６－９７］。

６　结语

土壤是生态系统中物质循环和能量流动的主

要承载体，为农业生产提供了最原始的生产资料。

随着转基因技术的快速发展，转基因水稻的研究

虽取得了巨大的进步，获得了一大批抗虫、抗病、

抗除草剂和优质高产的品种，但由于种植面积的

不断扩大，转基因水稻的外源表达产物能够通过
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植物残体和根系分泌物进入土壤生态系统中，可

能影响生态系统的稳定性。近年来国内外也有很

多转基因水稻对土壤生态系统的影响的相关的报

道，因此本文从转基因水稻外源物质在土壤中的

存留规律，以及对土壤理化性质、土壤动物和土

壤微生物的影响特点等方面进行了综述。结果发

现，转基因水稻对土壤生态系统是否会产生显著

影响仍没有确切定论。产生这种现象的可能原因

有：（１）转入水稻的基因有所不同，不同的外源
基因所表达的外源产物可能对土壤生态系统的影

响各异；（２）现有研究的条件不同，有的在实验
室条件下而有的在大田环境下，这也可能导致不

同的结果；（３）转基因水稻不同时期表现的特征
存在差异，从而出现不同的研究结果。

综上所述，今后研究转基因水稻对土壤生态

系统影响时，应该长期跟踪和监测转基因水稻释

放在土壤中的外源物质的存留和积累规律，根据

《农业转基因生物安全评价管理程序》，一般要监

测３～６年；扩大土壤理化性质的研究范围，这些
理化性质还应该包括土壤结构、持水性、侵蚀性

以及盐碱化等方面。进而更为全面的评价转基因

水稻对土壤理化性质的影响；转基因水稻对土壤

生物的影响方面，对土壤微生物进行的长期定位

研究，对土壤动物进行生殖毒理学研究，通常需

要检测４代。只有通过这样全方位、系统化的评
价转基因水稻对土壤生态系统的影响，才可能使

转基因水稻对其负面影响减少到最低限度
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