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玉米和花生间作根际细菌群落结构与 ＰＩＣＲＵＳｔ 的功能
预测

吴林坤１ꎬ２ꎬ 李奇松２ꎬ３ꎬ 李　 倩１ꎬ２ꎬ 方　 媛１ꎬ２ꎬ 蔡思思１ꎬ２ꎬ 林文雄１ꎬ２ꎬ∗

１ 福建农林大学生命科学学院ꎬ 福州　 ３５０００２

２ 福建省农业生态过程与安全监控重点实验室ꎬ 福州　 ３５０００２

３ 武夷学院茶与食品学院ꎬ 武夷山　 ３５４３００

摘要:禾本科 /豆科作物间作能够促进作物生长与产量形成ꎬ而根际微生物组被认为与间作产量优势形成关系密切ꎮ 将玉米和

花生进行盆栽间作并设置以下三种根系分隔方式:塑料膜分隔(即全隔玉米与全隔花生)、尼龙网分隔(即网隔玉米与网隔花

生)、无分隔处理(即无隔玉米与无隔花生)ꎬ采用基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的高通量测序技术及 ＰＩＣＲＵＳｔ 功能预测分析不同模式下

二者根际细菌群落结构与功能类群的变化ꎬ以期从土壤微生物组角度阐明玉米 /花生间作产量优势形成的内在机制ꎮ 结果显

示:玉米 /花生间作明显改变了二者根际细菌群落结构ꎬ无隔、网隔玉米的根际细菌群落结构更为相似并区别于全隔玉米ꎬ而网

隔花生根际细菌群落结构明显区别于无隔、全隔花生ꎮ 而且ꎬ无隔、网隔玉米根际放线菌门的相对丰度显著高于全隔玉米ꎬ网隔

花生根际放线菌门、厚壁菌门的相对丰度显著高于全隔、无隔花生ꎬ而芽单胞菌门呈现相反的变化趋势ꎮ 在玉米和花生根际ꎬ无
隔、网隔处理高于全隔处理的 ＯＴＵ 也均主要注释为放线菌门ꎮ 共存网络分析发现ꎬ作为玉米根际细菌网络重要节点的

Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ、Ａｃｔｉｎｏｍａｄｕｒａ、Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ、Ｂａｃｉｌｌｕｓ 等菌属其丰度变化表现为无隔、网隔处理高于全隔处理ꎻ类似地ꎬ花生根际

Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ、Ａｃｔｉｎｏｍａｄｕｒａ、Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ 等重要节点也呈现网隔处理高于无隔、全隔处理的变化趋势ꎮ 最后ꎬＰＩＣＲＵＳｔ 功能预测分

析发现ꎬ玉米 /花生间作显著提高了膜转运、碳水化合物代谢等功能类的相对丰度而降低了复制与修复等功能类的相对丰度ꎮ
综上可见ꎬ玉米 /花生间作选择塑造了二者的根际细菌群落结构ꎬ增加了特定潜在有益菌群的丰度ꎬ改善了根际微生态环境与功

能ꎬ进而促进间作下产量优势的形成ꎮ
关键词:玉米 /花生间作ꎻ高通量测序ꎻ根际细菌群落ꎻ共存网络ꎻ功能预测
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Ｌａｓｔｌｙꎬ ＰＩＣＲＵＳｔ￣ｂａｓｅｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｍａｉｚｅ￣ｐｅａｎｕｔ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ
ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｂｕｔ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ
ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃａｔｅｇｏｒｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｐａｉｒ. Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎꎬ ｍａｉｚｅ￣ｐｅａｎｕｔ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｓｅｌｅｃｔｉｖｅｌｙ ｓｈａｐｅｄ ｔｈｅ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｂｏｔｈ ｍａｉｚｅ ａｎｄ ｐｅａｎｕｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｗｉｔｈ ａｎ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｓｅｖｅｒａｌ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ
ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃ ｍｉｃｒｏ￣ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｔｈｕｓ ｐｒｏｍｏｔｅｄ ｔｈｅ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ
ｙｉｅｌｄ ａｄｖａｎｔａｇｅｓ ｏｆ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ.

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ: ｍａｉｚｅ ａｎｄ ｐｅａｎｕｔ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇꎻ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎻ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎻ ｃｏ￣
ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｎｅｔｗｏｒｋꎻ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

间作是一种基于生物多样性的农业种植模式ꎬ是实现生态农业和可持续农业的重要举措之一ꎮ 其中ꎬ禾
本科 /豆科作物间作是十分经典的间作模式ꎬ节肥增产效果明显[１]ꎮ 阐明禾本科 /豆科作物间作的生态效益

以及产量优势形成的内在机制ꎬ对于推动现代生态农业发展、构建环境友好型可持续农业等均具有重要的理

论和实践指导意义ꎮ
有关间作产量优势形成的机制研究主要聚焦于以下几个方面:(１)地上部、地下部生态位分化及种间资

源互补[２]ꎻ(２)土壤理化性质改善[３]ꎻ(３)根系分泌物或植物挥发性物质的生态学效应[４—６]ꎻ(４)土壤微生物

群落结构与功能变化[７]ꎮ 有研究指出ꎬ玉米 /蚕豆间作模式下ꎬ蚕豆根系通过释放有机酸、质子来酸化根际ꎬ
从而有利于土壤难溶性磷的活化和玉米对磷的吸收利用ꎬ而间作玉米通过竞争吸收土壤有效氮而减缓蚕豆的

“氮阻遏”效应ꎬ提高了蚕豆的根系结瘤和固氮水平[３—４ꎬ ８]ꎮ Ｗａｎｇ 等[９] 研究发现ꎬ玉米与苜蓿间作时ꎬ苜蓿根

系分泌物如羧酸盐、酸性磷酸酶能有效活化土壤难溶性磷、有机磷ꎬ提升土壤磷有效性ꎬ从而促进间作玉米的

生长ꎮ 关于根系分泌物方面ꎬＬｉ 等[４]研究发现ꎬ玉米的根系分泌物能够显著提升蚕豆根系黄酮类物质合成、
结瘤相关基因的表达ꎬ从而促进间作蚕豆的根系结瘤和固氮ꎮ 此外ꎬＦｕ 等[１０] 研究发现ꎬ分蘖洋葱伴生间作能

够提高番茄根系分泌物对致病菌即大丽轮枝菌的抑制作用ꎬ从而降低番茄黄萎病的发生ꎮ 近年来ꎬ有关间作

产量优势的形成机制研究也开始关注土壤微生物群落与功能变化[７ꎬ１１]ꎮ 有研究指出ꎬ与单作玉米相比ꎬ间作

绿肥显著提高了土壤 ｐＨ 值、养分含量和酶活性ꎬ调控了土壤微生物群落结构尤其是显著降低了潜在植物病

原菌的相对丰度ꎬ确保了长期连作条件下玉米的稳定高产[１２]ꎮ Ｗａｎｇ 等[１１]研究指出ꎬ间作产量优势形成受到

了土壤微生物组的介导调控ꎬ间作能够通过抑制土传病原菌生长来降低植物￣土壤负反馈效应ꎮ 类似地ꎬＳｕｎ
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等[１３]研究发现ꎬ与玉米间作ꎬ可以显著提高蚕豆根际产铁载体细菌的数量ꎬ进而抑制尖孢镰刀菌生长ꎬ提高作

物产量ꎮ 此外ꎬ也有研究指出间作模式下土壤理化性质的改善如土壤团聚体结构改善也与土壤微生物群落变

化密切相关[１４]ꎮ
课题组前期研究发现ꎬ玉米 /花生间作明显增加了土地当量比ꎬ尤其是促进了玉米产量和花生根瘤的形

成ꎬ二者根际互作显著提高了两种作物根际中脲酶活性、磷酸单酯酶活性、速效磷含量等[１５—１６]ꎮ 此外ꎬ对玉

米 /花生间作模式下土壤微生物区系变化的初步分析也发现ꎬ间作提高了玉米根际革兰氏阳性菌 /革兰氏阴性

菌比例ꎬ而花生根际呈现相反趋势ꎬ但玉米和花生根际真菌 /细菌比例在间作模式下均降低[１５—１６]ꎬ但是对特异

菌群变化规律以及群落功能变化尚缺乏系统研究ꎮ 据此ꎬ本研究设置了不同间作分隔方式(无隔、网隔、全
隔)ꎬ采用高通量测序技术对不同间作模式下玉米、花生根际细菌群落结构和功能变化进行分析ꎬ以期从微生

物角度阐明玉米 /花生间作产量优势形成的根际生态学机制ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验设计及取样

以“正大 １２ 号”玉米品种和“闽花 ８ 号”花生品种为试验材料进行间作ꎬ设置了以下 ３ 种间作模式:无隔

间作(即无分隔处理ꎬ存在地下部互作过程ꎬ二者根系可直接接触)、网隔间作(即 ５０ μｍ 尼龙网分隔ꎬ存在地

下部互作过程ꎬ二者根系无法直接接触以排除空间竞争)、全隔间作(即塑料膜分隔ꎬ无地下部互作过程)ꎮ 不

同间作模式下ꎬ玉米与花生的地上部均未作分隔ꎬ以保证不同处理之间作物群体地上部互作条件一致[１５]ꎮ 试

验采用盆(直径 ３５ ｃｍ、高 ４０ ｃｍ)栽方式进行ꎬ每盆装有 １３ ｋｇ 的土壤(ｐＨ ５.５１、有机质 １０.６１ ｇ / ｋｇ、总氮 １.２３
ｇ / ｋｇ、总磷 ０.４９ ｇ / ｋｇ、总钾 ７.０５ ｇ / ｋｇ、速效氮 ４０.６５ ｍｇ / ｋｇ、速效磷 １２.６２ ｍｇ / ｋｇ、速效钾 ３１.６０ ｍｇ / ｋｇ)ꎬ每盆种

植玉米 １ 株、花生 ３ 株ꎬ玉米与花生间的株距为 １９ ｃｍꎬ花生间的株距为 １３ ｃｍꎮ 每个处理设置 ３ 个重复ꎮ 整

个试验期间ꎬ不同处理之间的水肥管理措施等保持一致ꎮ
于玉米雄花期即种植 ６０ ｄ 时进行玉米和花生根际土采集ꎮ 取样前ꎬ严格控制水份以避免过湿ꎬ且保持各

处理的土壤水份相近ꎮ 取样时ꎬ先完整挖出植株并小心分开玉米与花生根系ꎬ抖动去除根系周围疏松土壤ꎬ仅
收集紧贴根系表面的少量土壤(每株土壤收集量尽量保持一致)作为根际土ꎮ 收集的根际土过 ２ｍｍ 筛子以

去除动植物残体等ꎮ 每个处理、每种植物各收集 ３ 份土壤ꎮ 无隔、网隔、全隔间作模式下采集的玉米根际土分

别命名为无隔玉米、网隔玉米、全隔玉米根际土ꎬ花生类似命名ꎮ
１.２　 根际土壤总 ＤＮＡ 提取

将上述采集的根际土壤利用 ＤＮＡ 提取试剂盒 ＢｉｏＦａｓｔ ｓｏｉｌ Ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ ｋｉｔ(ＢｉｏＦｌｕｘꎬ 杭州ꎬ中
国)进行土壤 ＤＮＡ 提取ꎬ经 １％琼脂糖凝胶电泳检测后ꎬ利用 Ｎａｎｏｄｒｏｐ ２０００Ｃ Ｓｐｅｃｔｒｏｐｈｏｔｏｍｅｔｅｒ ( Ｔｈｅｒｍｏ
Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃꎬ 马萨诸塞州ꎬ ＵＳＡ) 进行 ＤＮＡ 浓度测定ꎮ
１.３　 高通量测序及分析

质量合格的土壤 ＤＮＡ 用于根际细菌群落高通量测序分析ꎮ 利用带 Ｂａｒｃｏｄｅ 的特异引物 ３４１Ｆ (５′￣
ＣＣＴＡＹＧＧＧＲＢＧＣＡＳＣＡＧ￣３′)和 ８０６Ｒ (５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＮＮＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴ￣３′)扩增细菌 １６Ｓ Ｖ３—Ｖ４ 区[１７]ꎬ并使

用 ＨｉＳｅｑ２５００ ＰＥ２５０ 进行测序ꎮ 测序序列经拼装、质量控制过滤、去除嵌合体后获得最终的有效数据

(Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ Ｔａｇｓ)ꎮ 接着ꎬ利用 Ｕｐａｒｓｅ 软件对 Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ Ｔａｇｓ 进行 ＯＴＵｓ 聚类(９７％的一致性)ꎬ进一步利用

Ｍｏｔｈｕｒ 方法与 ＳＩＬＶＡ 的 ＳＳＵｒＲＮＡ 数据库对 ＯＴＵｓ 代表序列进行物种注释ꎮ 基于 ＫＥＧＧ 数据库利用 ＰＩＣＲＵＳｔ
软件进行菌群功能预测分析ꎮ
１.４　 统计分析

各样品的群落组成数据经均一化处理后进行 α￣多样性(Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ 指数、ＡＣＥ 指数、Ｓｉｍｐｏｓｏｎ 多样

性指数、香农￣维纳多样性指数)和 β￣多样性分析如 ＮＭＤＳ(非度量多维尺度ꎬＮｏｎ￣ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ
ｓｃａｌｉｎｇ)分析和 ＵＰＧＭＡ(非加权组平均法ꎬＵｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ￣ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎｓ)聚类分析ꎮ 采用

７８４７　 １８ 期 　 　 　 吴林坤　 等:玉米和花生间作根际细菌群落结构与 ＰＩＣＲＵＳｔ 的功能预测 　



ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｅｃｏｌｏｇｉｃａ.ｃｎ

ＤＰＳ ７.０５ 软件进行单因素方差分析 (Ｔｕｋｅｙ′ｓ ｔｅｓｔꎬ Ｐ<０.０５)ꎮ 韦恩图和热图绘制采用 Ｒ 软件 (ｖｅｒｓｉｏｎ ３.４.１)ꎮ
基于细菌群落属水平相对丰度表和预测功能相对丰度表ꎬ采用 ＳＴＡＭＰ 软件绘制扩展柱状图(Ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｅｒｒｏｒ
ｂａｒ)ꎮ 利用 Ｒ 软件(ｖｅｒｓｉｏｎ ３.４.１)计算细菌各菌属 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性系数( ｒ>０.７、Ｐ<０.０５)ꎬ再利用 Ｇｅｐｈｉ 软件

进行微生物共存网络图绘制及其拓扑特征分析ꎮ

２　 结果

２.１　 ＯＴＵ 分析与物种注释

经质控处理ꎬ从 １８ 个根际土壤样品中共获得 １１６１４０５ 条有效序列(Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ Ｔａｇｓ)ꎬ平均每个样品有

６４５２３ 条有效序列ꎮ 稀释曲线分析表明当测序条数达 ４００００ 条时ꎬ曲线趋向平坦ꎬ说明所有土壤样品的测序

深度已几近饱和ꎬ符合分析要求ꎮ 以 ９７％的一致性将有效序列聚类成为 ＯＴＵｓꎬ从无隔玉米(ＮＭ)、网隔玉米

(ＳＭ)、全隔玉米(ＣＭ)、无隔花生(ＮＰ)、网隔花生(ＳＰ)、全隔花生(ＣＰ)中分别获得 ３０４１、３０６０、３０２２、３１８６、
３０６６、３１２９ 个 ＯＴＵｓꎮ 进一步经物种注释分析发现ꎬ９０.６％、９０.４％、８８.９％、８４.０％、６８.２％、４４.３％、６.１％的有效

序列能成功注释到界、门、纲、目、科、属、种水平ꎮ
２.２　 根际细菌群落 α￣多样性和 β￣多样性分析

如表 １ 所示ꎬ在玉米根际ꎬ不同间作模式之间的丰富度指数(ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ 指数、ＡＣＥ 指数)和多样性

指数(Ｓｉｍｐｏｓｏｎ 多样性指数、香农￣维纳多样性指数)均没有显著差异ꎮ 在花生根际ꎬ全隔花生的丰富度指数和

多样性指数均显著高于网隔花生ꎬ而无隔花生和网隔花生之间没有显著差异ꎮ

表 １　 不同间作模式下玉米和花生根际细菌群落丰富度和多样性指数变化

Ｔａｂｌｅ １ 　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｍａｉｚｅ ａｎｄ ｐｅａｎｕｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

α￣多样性指数
α￣ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ

玉米 Ｍａｉｚｅ 花生 Ｐｅａｎｕｔ

ＮＭ ＳＭ ＣＭ ＮＰ ＳＰ ＣＰ

Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ２５１６ａ ２５０８ ａ ２４９９ ａ ２６６８ ａｂ ２５５８ｂ ２８０７ａ

ＡＣＥ ３４４４.７ａ ３４２１.０ａ ３２５５.６ａ ３５８９.９ａｂ ３４１４.４ｂ ３９１３.７ａ

Ｓｉｍｐｏｓｏｎ 多样性指数
Ｓｉｍｐｏｓｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ０.９９３ａ ０.９９３ａ ０.９９３３ａ ０.９９２ａｂ ０.９９１３ｂ ０.９９３３ａ

Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｅｉｎｅｒ 多样性指数
Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｅｉｎｅｒ ｉｎｄｅｘ ８.８９５ａ ８.８８７３ａ ８.９７４７ａ ９.０８３３ａｂ ８.９０２３ｂ ９.２１６３ａ

　 　 同一行不同字母表示差异显著 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｒｏｗｓ ｓｈｏｗ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｔｕｋｅｙ′ｓ ｔｅｓｔꎬ Ｐ<０.０５ꎬ ｎ＝ ３)ꎻ ＮＭ: 无隔玉米ꎻ ＳＭ: 网隔玉

米ꎻ ＣＭ: 全隔玉米ꎻ ＮＰ: 无隔花生ꎻ ＳＰ: 网隔花生ꎻ ＣＰ: 全隔花生.

基于 ＯＴＵｓ 相对丰度表ꎬ对不同间作模式下玉米和花生根际细菌群落结构进行非度量多维尺度 ＮＭＤＳ 和

ＵＰＧＭＡ 聚类分析ꎬ结果显示:玉米根际的细菌群落结构明显区别于花生根际的细菌群落ꎮ 而且ꎬ对于玉米和

花生两种作物ꎬ不同间作模式之间根际细菌群落结构均差异明显ꎮ 此外ꎬ无隔和网隔玉米的根际细菌群落结

构更为相似ꎬ并区别于全隔玉米(图 １)ꎮ
２.３　 细菌群落结构变化分析

不同间作模式下ꎬ玉米和花生根际优势细菌类群都主要包括变形菌门 ( Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、放线菌门

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、芽单胞菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)、拟杆菌

门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)、硝化螺旋菌门(Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ)、奇古菌门(Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ)、疣微菌门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ)、厚壁

菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)ꎮ 对于玉米而言ꎬ无隔玉米和网隔玉米根际放线菌门的相对丰度显著(Ｐ<０.０５)高于全隔玉

米ꎬ而芽单胞菌门、绿弯菌门的相对丰度显著(Ｐ<０.０５)低于全隔玉米ꎮ 对于花生而言ꎬ网隔花生根际放线菌

门、厚壁菌门的相对丰度显著(Ｐ<０.０５)高于全隔花生和无隔花生ꎬ而芽单胞菌门、硝化螺旋菌门的相对丰度

显著(Ｐ<０.０５)低于全隔花生和无隔花生(图 ２)ꎮ
韦恩图分析还发现有 ９５２ 个 ＯＴＵｓ 其相对丰度在网隔、无隔玉米中高于全隔玉米ꎬ有 ７７６ 个 ＯＴＵｓ 其相对
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图 １　 不同间作模式下玉米与花生根际细菌群落非度量多维尺度分析和 ＵＰＧＭＡ 聚类分析

Ｆｉｇ.１　 Ｎｏｎ￣ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ (ＮＭＤＳ) ｏｒｄｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｍａｉｚｅ ａｎｄ

ｐｅａｎｕｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

样品后的数字表示生物学重复

图 ２　 不同间作模式下玉米与花生根际细菌群落门水平各类群相对含量变化分析

Ｆｉｇ.２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｓｅｖｅｒａｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌａ ｉｎ ｍａｉｚｅ ａｎｄ ｐｅａｎｕｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

丰度在网隔、无隔花生中高于全隔花生ꎮ 进一步发现ꎬ有 ２５９ 个 ＯＴＵｓ 不管在玉米还是花生根际均表现为网

隔、无隔处理高于全隔处理ꎬ并且主要注释为放线菌门、变形菌门、拟杆菌门、厚壁菌门、疣微菌门(图 ３)ꎮ
２.４　 不同间作模式下玉米与花生根际细菌共存网络分析

共存网络分析显示:花生根际细菌共存网络的复杂性更高ꎬ表现在花生根际共存网络的节点数、边数、节
点平均度高于玉米根际ꎮ 玉米根际细菌共存网络中ꎬ模块 １、２、８ 的节点数较高ꎬ为主要模块ꎮ 与全隔玉米根

际相比ꎬ模块 １、２ 中各菌属的总相对丰度在无隔和网隔玉米根际中更高ꎬ而模块 ８ 表现出相反趋势ꎮ 花生根

际细菌共存网络中ꎬ模块 １、２、６ 的节点数较高ꎬ为主要模块ꎬ而且网隔花生根际模块 ６ 的总相对丰度显著高于

无隔花生和全隔花生(图 ４)ꎮ 对玉米根际细菌共存网络的模块 １、２、８ 中各菌属相对丰度作差异显著性(Ｐ<
０.０５、效应值 η２>０.８)检验ꎬ发现显著差异菌属主要属于放线菌门、变形菌门、厚壁菌门、硝化螺旋菌门等ꎬ类
似地花生根际细菌共存网络的模块 １、２、６ 中差异菌属也属于放线菌门、变形菌门、厚壁菌门、硝化螺旋菌门

(图 ５)ꎮ 进一步ꎬ热图分析显示ꎬ无隔玉米和网隔玉米根际的 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ、Ｂａｃｉｌｌｕｓ、Ａｃｔｉｎｏｍａｄｕｒａ、Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ
等菌属的相对丰度都显著 ( Ｐ < ０. ０５) 高于全隔玉米ꎬ而且网隔玉米根际的 Ｏｃｈｒｏｂａｃｔｒｕｍ、Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ、
Ｉｎｔｒａｓｐｏｒａｎｇｉｕｍ 等菌属也显著(Ｐ<０.０５)高于全隔玉米ꎬ然而 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ、Ｍｉｚｕｇａｋｉｉｂａｃｔｅｒ、Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ 等呈
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图 ３　 无隔、网隔处理高于全隔处理的 ＯＴＵ 韦恩图分析

Ｆｉｇ.３　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ＯＴＵｓ ｔｈａｔ ｗｅｒｅ ｍｏｒｅ ａｂｕｎｄａｎｔ ｉｎ ｎｏ ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ａｎｄ ｎｙｌｏｎ￣ｎｅｔ ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

ｔｈａｎ ｉｎ ｐｌａｓｔｉｃ￣ｆｉｌｍ ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

ＮＭ>ＣＭ 表示无隔玉米高于全隔玉米的 ＯＴＵꎻ ＳＭ>ＣＭ 表示网隔玉米高于全隔玉米的 ＯＴＵꎻ ＮＰ>ＣＰ 表示无隔花生高于全隔花生的 ＯＴＵꎻ ＳＰ

>ＣＰ 表示网隔花生高于全隔花生的 ＯＴＵ

图 ４　 玉米与花生根际细菌共存网络分析

Ｆｉｇ.４　 Ｃｏ￣ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍａｉｚｅ ａｎｄ ｐｅａｎｕｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

现相反趋势ꎮ 网隔花生根际 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ、Ａｃｔｉｎｏｍａｄｕｒａ、Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ、Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ、Ｉｎｔｒａｓｐｏｒａｎｇｉｕｍ 等菌属的相

对丰度显著(Ｐ<０.０５)高于无隔或全隔花生ꎬ这些菌属在玉米根际同样是网隔处理显著(Ｐ<０.０５)高于全隔处

理(图 ５)ꎮ 进一步ꎬＰｅａｒｓｏｎ 相关性分析显示ꎬ玉米的土壤速效氮、速效磷、速效钾与 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ、Ｂａｃｉｌｌｕｓ、
Ａｃｔｉｎｏｍａｄｕｒａ 均呈显著正相关ꎻ花生的土壤速效磷、速效钾与 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ、Ａｃｔｉｎｏｍａｄｕｒａ、Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ、Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ、
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图 ５　 玉米与花生根际细菌共存网络优势模块中差异菌属热图分析

Ｆｉｇ.５　 Ｈｅａｔｍａｐ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｍｏｄｕｌｅｓ ｆｒｏｍ ｍａｉｚｅ ａｎｄ ｐｅａｎｕｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｎｅｔｗｏｒｋｓ

热图对应的值为每一行物种的相对丰度经标准化处理后得到的 Ｚ 值
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Ｉｎｔｒａｓｐｏｒａｎｇｉｕｍ 等菌属丰度均呈显著正相关ꎮ 此外ꎬ玉米地上部、地下部生物量与 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ、Ｂａｃｉｌｌｕｓ、
Ａｃｔｉｎｏｍａｄｕｒａ、Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ、Ｉｎｔｒａｓｐｏｒａｎｇｉｕｍ 等菌属丰度呈显著正相关ꎻ花生地下部生物量与 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ、
Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ、Ｉｎｔｒａｓｐｏｒａｎｇｉｕｍ 菌属丰度呈显著正相关(图 ６)ꎮ

图 ６　 特定差异菌属与土壤速效养分、玉米花生生物量 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析

Ｆｉｇ.６　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｔａｘａ ａｎｄ ｓｏｉｌ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ａｎｄ ｍａｉｚｅ ａｎｄ ｐｅａｎｕｔ ｂｉｏｍａｓｓ

∗ Ｐ<０.０５ꎻ ∗∗ Ｐ<０.０１

２.５　 根际细菌群落功能预测分析

ＰＩＣＲＵＳｔ 功能预测分析发现ꎬ无隔玉米和网隔玉米根际的功能类如 Ｍｅｍｂｒａｎｅ Ｔｒａｎｓｐｏｒｔ(膜转运)显著高

于全隔玉米ꎬ而 Ｒｅｐｌｉｃｔｉｏｎ ａｎｄ Ｒｅｐａｉｒ(复制与修复)、Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ(核酸代谢)显著低于全隔玉米ꎮ 此

外ꎬ网隔玉米的 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ(碳水化合物代谢)显著高于全隔玉米ꎬ而 Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ(蛋白质翻译)、
Ｃｅｌｌｕｌａｒ Ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ａｎｄ Ｓｉｇｎａｌｉｎｇ(细胞过程与信号)、Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ Ｃｏｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ Ｖｉｔａｍｉｎｓ(辅助因子和维生素代

谢)、Ｃｅｌｌ Ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ Ｄｅａｔｈ(细胞生长与死亡)显著低于全隔玉米(图 ７)ꎮ 相似地ꎬ网隔花生根际的功能类如

膜转运、碳水化合物代谢显著高于全隔花生ꎬ而复制与修复、蛋白质翻译、细胞过程与信号、辅助因子和维生素

代谢等显著低于全隔花生(图 ７)ꎮ

３　 讨论

３.１　 间作下玉米和花生地下部相互作用及其生态效应

植物微生物组作为植物的第二基因组ꎬ对于宿主植物的生长发育与健康至关重要[１８]ꎮ 随着研究的不断

深入ꎬ越来越多研究指出豆科与禾本科间作产量优势的形成除了受到生态位分异、资源互补的驱动外ꎬ还受到

了根系分泌物和土壤微生物的介导调控ꎬ尤其是土壤生物互作和植物￣土壤反馈产生的间接促进作用扮演了

重要角色[１１ꎬ１９—２０]ꎮ
本研究设置了三种不同的间隔方式ꎬ即无隔间作(玉米、花生二者根系可直接接触)、网隔间作(二者根系

无法直接接触但分泌物等可互相交流)、全隔间作(无地下部互作过程)ꎬ并采用高通量测序技术对不同间作

模式下的玉米和花生根际细菌群落结构进行分析ꎬ发现无隔、网隔玉米的细菌群落结构明显区别于全隔玉米ꎬ
网隔花生的细菌群落结构明显区别于全隔花生(图 １)ꎮ 类似地ꎬ课题组前期研究也发现ꎬ无隔、网隔玉米的地

２９４７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　



ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｅｃｏｌｏｇｉｃａ.ｃｎ

图 ７　 不同间作模式下玉米与花生根际细菌群落功能预测分析

Ｆｉｇ.７　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｍａｉｚｅ ａｎｄ ｐｅａｎｕｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

过滤参数设置如下: Ｐ 值>０.０５ꎬ 相对丰度差异<０.０２％. Ａ: ＮＭ 与 ＣＭ 比较ꎻ Ｂ: ＳＭ 与 ＣＭ 比较ꎻ Ｃ: ＳＰ 与 ＣＰ 比较. 该过滤条件下 ＮＰ 与 ＣＰ

之间无显著差异的功能类

上部生物量、地下部生物量、土壤速效磷含量等均显著高于全隔玉米ꎻ网隔花生的地下部生物量、根瘤数、单个

根瘤重、土壤速效磷含量等均显著高于全隔花生ꎬ而无隔花生的长势与结瘤能力介于二者之间[１６]ꎮ 可见ꎬ不
同分隔方式下根际细菌群落结构差异与宿主植物长势的变化趋势一致ꎬ推测根际微生物组在玉米 /花生间作

产量优势的形成过程中发挥了重要作用ꎮ 此外ꎬ由于网隔处理下玉米与花生根系未发生直接接触ꎬ但彼此的

根系分泌物可互相交流ꎬ故推测网隔与全隔处理下根际微生物组结构差异和来自对方根系分泌物的介导调控

有关ꎬ但具体调控过程与机制有待进一步研究ꎮ
３.２　 间作下根际微生物组多样性及特异菌属丰度变化规律及潜在作用机理

多样性指数分析发现ꎬ玉米根际的细菌群落多样性指数在不同间作处理之间无显著性差异ꎬ网隔花生的

群落多样性指数甚至低于全隔花生(表 １)ꎮ 有研究也指出ꎬ与不同豆科绿肥作物间作ꎬ玉米根际细菌、真菌和

古菌群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均无显著变化[１２]ꎮ 对小麦 /西瓜、马铃薯 /玉米间作、苜蓿 /玉米间作的研究也有类

似发现即间作并未提高细菌群落多样性[２１—２３]ꎮ 有研究指出土壤生态系统功能主要取决于功能多样性而非分

类多样性[２４—２５]ꎬ故推测玉米 /花生间作产量优势的形成与根际细菌群落分类多样性变化没有直接联系ꎬ可能
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更多受到了根际特异功能菌群的介导调控ꎮ 本研究发现长势较好的无隔、网隔玉米其根际放线菌门及其所属

类群(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ、Ａｃｔｉｎｏｍａｄｕｒａ、Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ)、Ｂａｃｉｌｌｕｓ(属于厚壁菌门)相对丰度显著高于全隔玉米ꎬ长势较好

的网 隔 花 生 其 根 际 放 线 菌 门 及 其 所 属 类 群 ( Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ、 Ａｃｔｉｎｏｍａｄｕｒａ、 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ、 Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ、
Ｉｎｔｒａｓｐｏｒａｎｇｉｕｍ)、厚壁菌门相对丰度显著高于全隔花生ꎬ而两种作物根际芽单胞菌门呈现相反变化趋势(图
２、图 ５)ꎮ 而且ꎬ在玉米和花生两种间作作物根际ꎬ无隔、网隔处理高于全隔处理的 ＯＴＵ 也均主要注释为放线

菌门等(图 ３)ꎮ 这与前人研究相似ꎬ如 Ｇａｏ 等[２６]研究发现ꎬ烟草￣花生间作提高了花生根际放线菌门、厚壁菌

门丰度而降低了芽单胞菌门的相对丰度ꎮ 类似地ꎬ苜蓿 /玉米间作提高了玉米根际放线菌门丰度而降低了两

种作物根际芽单胞菌门丰度[２３]ꎮ 有大量研究表明ꎬ土壤放线菌门、厚壁菌门细菌具有抑制病原菌生长、激活

植物免疫、促进植物生长、降解复杂有机质以及增强土壤养分循环等功能[２７—３２]ꎮ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ、Ｂａｃｉｌｌｕｓ、
Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ、Ａｃｔｉｎｏｍａｄｕｒａ 都是常见报道的植物促生菌或生防菌ꎬ对维持土壤健康有重要作用[３３—３６]ꎮ 还有研

究表明ꎬＳｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ、Ｂａｃｉｌｌｕｓ、Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ、Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ 等还具有生物固氮、溶磷解钾功能[３７—４２]ꎮ Ｐｅａｒｓｏｎ 相关

性分析也确实表明ꎬ上述菌属丰度增加与玉米 /花生间作下土壤速效养分增加有显著正相关性(图 ６)ꎮ 也有

研究指出ꎬ间作可以通过抑制土壤病原菌生长而缓解植物￣土壤负反馈效应[５ꎬ１３ꎬ ４３]ꎮ 此外ꎬ功能预测分析还发

现ꎬ无隔或网隔处理下玉米和花生根际细菌群落的膜转运、碳水化合物代谢等功能类的相对丰度显著高于全

隔处理ꎬ这可能与无隔或网隔处理下ꎬ输入根际的根系分泌物等有机质种类和含量增多有关ꎬ提升了根际微生

物的代谢活性与功能ꎮ 因此ꎬ玉米 /花生间作模式下ꎬ这些有益菌属丰度的增加可能有利于减轻植物￣土壤负

反馈效应、加速养分循环与供应ꎬ维持土壤健康ꎬ进而促进间作植物的生长ꎮ
根系分泌物是根际微生物的重要营养与能量来源ꎬ并且能够选择性塑造根际微生物组结构[４４]ꎮ Ｈｕ

等[１９]利用稳定性同位素核酸探针技术研究发现ꎬ玉米 /蚕豆间作系统中ꎬ玉米根系分泌物能够激发蚕豆根际

的 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ、Ｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ 等菌属生长ꎬ进而提高蚕豆的生物固氮ꎮ Ｌｉ 等[４５]研究发现ꎬ与苍术间作ꎬ
引起花生根系分泌物中的酚酸类、有机酸类物质含量升高ꎬ从而定向调控了花生根际微生物组结构ꎬ增加了放

线菌门某些类群如 Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａｃｅａｅ 的丰度ꎬ而降低了镰刀菌属等病原菌丰度ꎮ 也有研究指出ꎬ与木薯间

作ꎬ能够刺激花生根系释放乙烯ꎬ进而调控了花生根际微生物群落结构ꎬ增加了放线菌如 Ｃａｔｅｎｕｌｉｓｐｏｒａ ｓｐ.的丰

度ꎬ提升了土壤质量[３２]ꎮ 此外ꎬＤｏｎｇ 等[４６] 研究指出ꎬ玉米 /花生间作可通过促进根际黄酮类物质分泌和

Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ 丰度来提高玉米植株氮积累量和产量ꎮ 可见ꎬ间作模式下ꎬ根系分泌物在调控根际微生物组结

构与功能中发挥了重要作用ꎮ 故推测本研究中ꎬ放线菌门、厚壁菌门、Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ、Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ、Ａｃｔｉｎｏｍａｄｕｒａ
等类群间作下丰度增加也受到了根系分泌物的介导调控ꎬ但是具体是哪些根系分泌物起主要作用仍需进一步

探究ꎮ

４　 结论

综上可见ꎬ玉米 /花生间作显著影响了二者根际细菌群落结构及其功能ꎬ间作提高了作物根际放线菌门、
厚壁菌门的相对丰度ꎬ尤其是增加了 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ、Ｂａｃｉｌｌｕｓ、Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ、Ａｃｔｉｎｏｍａｄｕｒａ 等常见报道的有益菌丰

度ꎮ 而且ꎬ玉米 /花生间作提高了膜转运、碳水化合物代谢等功能类的相对丰度而降低了复制与修复等功能类

的相对丰度ꎮ 本研究从土壤微生物角度阐明了玉米 /花生间作下产量优势形成的根际生态学机制ꎮ 但是ꎬ后
续仍需进一步关注禾本科 /豆科间作下真菌群落结构变化及其生态学效应、根系分泌物的介导调控作用以及

采用宏基因组学系统解析根际微生物组功能等ꎮ
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ｎｏｄｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｙｍｂｉｏｔｉｃ Ｎ２ ｆｉｘａｔｉｏｎ ｏｆ ｆａｂａ ｂｅａｎ. Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌꎬ ２００９ꎬ ３２３(１): ２９５￣３０８.

[ ９ ] 　 Ｗａｎｇ Ｌ Ｙꎬ Ｈｏｕ Ｂ Ｃꎬ Ｚｈａｎｇ Ｄ Ｓꎬ Ｌｙｕ Ｙꎬ Ｚｈａｎｇ Ｋꎬ Ｌｉ Ｈ Ｇꎬ Ｒｅｎｇｅｌ Ｚꎬ Ｓｈｅｎ Ｊ Ｂ. Ｔｈｅ ｎｉｃｈｅ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｉｔｙ ｄｒｉｖｅｎ ｂｙ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ

ｅｎｈａｎｃｅｓ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ￣ｕｓｅ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｉｎ ｍａｉｚｅ / ａｌｆａｌｆａ ｍｉｘｔｕｒｅ. Ｆｏｏｄ ａｎｄ Ｅｎｅｒｇｙ Ｓｅｃｕｒｉｔｙꎬ ２０２０ꎬ ９(４): ｅ２５２.

[１０] 　 Ｆｕ Ｘ Ｐꎬ Ｗｕ Ｘꎬ Ｚｈｏｕ Ｘ Ｇꎬ Ｌｉｕ Ｓ Ｗꎬ Ｓｈｅｎ Ｙ Ｈꎬ Ｗｕ Ｆ Ｚ. Ｃｏｍｐａｎｉｏｎ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｗｉｔｈ ｐｏｔａｔｏ ｏｎｉｏｎ ｅｎｈａｎｃｅｓ ｔｈｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｔｏｍａｔｏ ａｇａｉｎｓｔ

Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｄａｈｌｉａｅ. Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１５ꎬ ６: ７２６.

[１１] 　 Ｗａｎｇ Ｇ Ｚꎬ Ｂｅｉ Ｓ Ｋꎬ Ｌｉ Ｊ Ｐꎬ Ｂａｏ Ｘ Ｇꎬ Ｚｈａｎｇ Ｊ Ｄꎬ Ｓｃｈｕｌｔｚ Ｐ Ａꎬ Ｌｉ Ｈ Ｇꎬ Ｌｉ Ｌꎬ Ｚｈａｎｇ Ｆ Ｓꎬ Ｂｅｖｅｒ Ｊ Ｄꎬ Ｚｈａｎｇ Ｊ Ｌ. Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｌｅｇａｃｙ ｄｒｉｖｅｓ

ｃｒｏｐ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｄｖａｎｔａｇｅ: ｌｉｎｋｉｎｇ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｌａｎｔ￣ｓｏｉｌ ｆｅｅｄｂａｃｋ ｗｉｔｈ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２０２１ꎬ ５８ ( ３):

４９６￣５０６.

[１２] 　 Ａｂｌｉｍｉｔ Ｒꎬ Ｌｉ Ｗ Ｋꎬ Ｚｈａｎｇ Ｊ Ｄꎬ Ｇａｏ Ｈ Ｎꎬ Ｚｈａｏ Ｙ Ｍꎬ Ｃｈｅｎｇ Ｍ Ｍꎬ Ｍｅｎｇ Ｘ Ｑꎬ Ａｎ Ｌ Ｚꎬ Ｃｈｅｎ Ｙ. Ａｌｔｅｒｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｏｒ ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ ｓｏｉｌ

ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｓｕｓｔａｉｎａｂｉｌｉｔｙ ｄｕｒｉｎｇ ａ １０￣ｙｅａｒ ｍａｉｚｅ￣ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｅ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｉｎ Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎬ ２０２２ꎬ ３２１: １１５８５９.

[１３] 　 Ｓｕｎ Ｘ Ｚꎬ Ｚｈａｎｇ Ｃ Ｃꎬ Ｂｅｉ Ｓ Ｋꎬ Ｗａｎｇ Ｇ Ｚꎬ Ｇｅｉｓｅｎ Ｓꎬ Ｂｅｄｏｕｓｓａｃ Ｌꎬ Ｃｈｒｉｓｔｉｅ Ｐꎬ Ｚｈａｎｇ Ｊ Ｌ. Ｈｉｇｈ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｉｄｅｒｏｐｈｏｒｅ￣ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ

ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｌｌｅｃｔｉｖｅｌｙ ｓｕｐｐｒｅｓｓ Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ ｉｎ ｍａｉｚｅ / ｆａｂａ ｂｅａｎ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ. Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０２２ꎬ １３: ９７２５８７.

[１４] 　 Ｔｉａｎ Ｘ Ｌꎬ Ｗａｎｇ Ｃ Ｂꎬ Ｂａｏ Ｘ Ｇꎬ Ｗａｎｇ Ｐꎬ Ｌｉ Ｘ Ｆꎬ Ｙａｎｇ Ｓ Ｃꎬ Ｄｉｎｇ Ｇ Ｃꎬ Ｃｈｒｉｓｔｉｅ Ｐꎬ Ｌｉ Ｌ. Ｃｒｏｐ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｆａｃｉｌｉｔａｔｅｓ ｓｏｉｌ ａｇｇｒｅｇａｔｉｏｎ ｉｎ ｒｅｌａｔｉｏｎ ｔｏ

ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｄｒｉｖｅｎ ｂｙ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ. Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌꎬ ２０１９ꎬ ４３６(１): １７３￣１９２.

[１５] 　 Ｌｉ Ｑ Ｓꎬ Ｗｕ Ｌ Ｋꎬ Ｃｈｅｎ Ｊꎬ Ｋｈａｎ Ｍ Ａꎬ Ｌｕｏ Ｘ Ｍꎬ Ｌｉｎ Ｗ Ｘ. Ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｓ ｕｎｄｅｒ ｍａｉｚｅ / ｐｅａｎｕｔ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ.

Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅꎬ ２０１６ꎬ １５(１): １０１￣１１０.

[１６] 　 Ｌｉ Ｑ Ｓꎬ Ｃｈｅｎ Ｊꎬ Ｗｕ Ｌ Ｋꎬ Ｌｕｏ Ｘ Ｍꎬ Ｌｉ Ｎꎬ Ａｒａｆａｔ Ｙꎬ Ｌｉｎ Ｓꎬ Ｌｉｎ Ｗ Ｘ. Ｂｅｌｏｗｇｒｏｕｎｄ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｉｍｐａｃｔ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎬ ｓｏｉｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙꎬ

ａｎｄ ｃｒｏｐ ｙｉｅｌｄ ｉｎ ｍａｉｚｅ / ｐｅａｎｕｔ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍｓ. Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ２０１８ꎬ １９(２): ６２２.

[１７] 　 Ｔａｎ Ｙꎬ Ｃｕｉ Ｙ Ｓꎬ Ｌｉ Ｈ Ｙꎬ Ｋｕａｎｇ Ａ Ｘꎬ Ｌｉ Ｘ Ｒꎬ Ｗｅｉ Ｙ Ｌꎬ Ｊｉ Ｘ Ｌ. Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ

Ｐａｎａｘ ｎｏｔｏｇｉｎｓｅｎｇ ｄｕｒｉｎｇ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｐｒａｃｔｉｃｅｓ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂａｓｉｃ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１７ꎬ ５７(４): ３３７￣３４４.

[１８] 　 Ｂｅｒｅｎｄｓｅｎ Ｒ Ｌꎬ Ｐｉｅｔｅｒｓｅ Ｃ Ｍ Ｊꎬ Ｂａｋｋｅｒ Ｐ Ａ Ｈ Ｍ. Ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ａｎｄ ｐｌａｎｔ ｈｅａｌｔｈ. Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１２ꎬ １７(８): ４７８￣４８６.

[１９] 　 Ｈｕ Ｈ Ｙꎬ Ｌｉ Ｈꎬ Ｈａｏ Ｍ Ｍꎬ Ｒｅｎ Ｙ Ｎꎬ Ｚｈａｎｇ Ｍ Ｋꎬ Ｌｉｕ Ｒ Ｙꎬ Ｚｈａｎｇ Ｙꎬ Ｌｉ Ｇꎬ Ｃｈｅｎ Ｊ Ｓꎬ Ｎｉｎｇ Ｔ Ｙꎬ Ｋｕｚｙａｋｏｖ Ｙ. Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｉｘａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｒｏｐ

ｐｒｏｄｕｃｔｉｖｉｔｙ ｅｎｈａｎｃｅｍｅｎｔｓ ｃｏ￣ｄｒｉｖｅｎ ｂｙ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐ ｒｏｏｔ ｅｘｕｄａｔｅｓ ａｎｄ ｋｅｙ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２０２１ꎬ ５８ ( １０):

２２４３￣２２５５.

[２０] 　 Ｙｕ Ｒ Ｐꎬ Ｌａｍｂｅｒｓ Ｈꎬ Ｃａｌｌａｗａｙ Ｒ Ｍꎬ Ｗｒｉｇｈｔ Ａ Ｊꎬ Ｌｉ Ｌ. Ｂｅｌｏｗｇｒｏｕｎｄ ｆａｃｉｌｉｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｒａｉｔ ｍａｔｃｈｉｎｇ: ｔｗｏ ｏｒ ｔｈｒｅｅ ｔｏ ｔａｎｇｏ? Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ

２０２１ꎬ ２６(１２): １２２７￣１２３５.

[２１] 　 Ｙｕ Ｈ Ｊꎬ Ｃｈｅｎ Ｓ Ｃꎬ Ｚｈａｎｇ Ｘ Ｘꎬ Ｚｈｏｕ Ｘ Ｇꎬ Ｗｕ Ｆ Ｚ. Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ￣ｗｈｅａｔ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｗａｓ ｍｏｒｅ ｓｔａｂｌｅ ｔｈａｎ ｉｎ

ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ ｍｏｎｏｃｕｌｔｕｒｅ ｓｙｓｔｅｍ ｕｎｄｅｒ Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ ｆ.ｓｐ. ｎｉｖｅｕｍ ｉｎｖａｓｉｏｎ. Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌꎬ ２０１９ꎬ ４４５(１): ３６９￣３８１.

[２２] 　 伏云珍ꎬ 马琨ꎬ 李倩ꎬ 李光文ꎬ 崔慧珍. 马铃薯 ｜ ｜ 玉米间作对土壤细菌多样性的影响. 中国生态农业学报: 中英文ꎬ ２０２０ꎬ ２８(１１):

１７１５￣１７２５.

[２３] 　 赵雅姣ꎬ 刘晓静ꎬ 吴勇ꎬ 童长春. 豆禾牧草间作根际土壤养分、酶活性及微生物群落特征. 中国沙漠ꎬ ２０２０ꎬ ４０(３): ２１９￣２２８.

[２４] 　 Ｃｈａｐａｒｒｏ Ｊ Ｍꎬ Ｓｈｅｆｌｉｎ Ａ Ｍꎬ Ｍａｎｔｅｒ Ｄ Ｋꎬ Ｖｉｖａｎｃｏ Ｊ Ｍ. Ｍａｎｉｐｕｌａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｔｏ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｓｏｉｌ ｈｅａｌｔｈ ａｎｄ ｐｌａｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ. Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ

Ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ｏｆ Ｓｏｉｌｓꎬ ２０１２ꎬ ４８(５): ４８９￣４９９.

[２５] 　 Ｌａｋｓｈｍａｎａｎ Ｖꎬ Ｓｅｌｖａｒａｊ Ｇꎬ Ｂａｉｓ Ｈ Ｐ. Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ: ｂｅｌｏｗｇｒｏｕｎｄ ｓｏｌｕｔｉｏｎｓ ｔｏ ａｎ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ｐｒｏｂｌｅｍ. Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１４ꎬ １６６

(２): ６８９￣７００.

[２６] 　 Ｇａｏ Ｌꎬ Ｌｉｕ Ｘ Ｍꎬ Ｄｕ Ｙ Ｍꎬ Ｚｏｎｇ Ｈꎬ Ｓｈｅｎ Ｇ Ｍ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ￣ｐｅａｎｕｔ ｒｅｌａｙ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｏｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ. Ａｎｎａｌｓ ｏｆ

Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１９ꎬ ６９(１３): １５３１￣１５３６.

５９４７　 １８ 期 　 　 　 吴林坤　 等:玉米和花生间作根际细菌群落结构与 ＰＩＣＲＵＳｔ 的功能预测 　



ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｅｃｏｌｏｇｉｃａ.ｃｎ

[２７]　 Ｆａｎ Ｆ Ｌꎬ Ｙｉｎ Ｃꎬ Ｔａｎｇ Ｙ Ｊꎬ Ｌｉ Ｚ Ｊꎬ Ｓｏｎｇ Ａ Ｌꎬ Ｗａｋｅｌｉｎ Ｓ Ａꎬ Ｚｏｕ Ｊꎬ Ｌｉａｎｇ Ｙ Ｃ. Ｐｒｏｂｉｎｇ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｕｐｌｉｎｇ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｙｃｌｉｎｇ

ｄｕｒｉｎｇ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｍａｉｚｅ ｒｅｓｉｄｕｅ ｂｙ １３Ｃ￣ＤＮＡ￣ＳＩＰ. Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２０１４ꎬ ７０: １２￣２１.

[２８] 　 Ｌｅｅ Ｓ Ｍꎬ Ｋｏｎｇ Ｈ Ｇꎬ Ｓｏｎｇ Ｇ Ｃꎬ Ｒｙｕ Ｃ Ｍ. Ｄｉｓｒｕｐｔｉｏｎ ｏｆ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ａｎｄ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｔｏｍａｔｏ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｃａｕｓｅｓ ｔｈｅ ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ ｏｆ
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