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　 　 摘要:　 苹果酸、丁香酸是番茄根系分泌物的重要组分ꎬ将苹果酸、丁香酸作为外源物持续添加到黄瓜田、番茄

田土壤中ꎬ并通过定量 ＰＣＲ、扩增子高通量测序及功能预测手段探究苹果酸、丁香酸对土壤细菌群落结构及其潜在

功能的影响ꎮ 结果表明ꎬ与对照相比ꎬ添加外源丁香酸能显著降低土壤细菌总量ꎬ降幅达 ５０.５７％ ~ ５６.３８％ꎬ而苹果

酸的影响不显著ꎮ 添加外源苹果酸、丁香酸可明显改变土壤细菌群落组成ꎬ可解释 ２６􀆰 ５３％的细菌群落变异ꎬ苹果

酸在黄瓜田、番茄田土壤中均富集假诺卡氏菌属(Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ)细菌ꎬ而丁香酸均富集 Ａｒｉｄｉｂａｃｔｅｒꎮ 此外ꎬ添加外

源苹果酸能显著提高细菌群落对短链有机酸的降解能力ꎬ而添加外源丁香酸可显著降低细菌形成生物膜的能力并

提高芳香族化合物的降解能力ꎬ但上述作用与土地利用方式有关ꎮ
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　 　 微生物参与土壤中众多的生化反应ꎬ是有机质的

分解者和碳氮循环的驱动者ꎬ在土壤生态系统的养分

循环中扮演着重要角色[１]ꎮ 土壤微生物对植物生长

具有重要意义ꎬ不仅可促进植株生长和养分吸收ꎬ还
能缓解植物病害侵染和非生物胁迫[２￣６]ꎮ 植物将光合

作用合成的１１％~４４％的碳以有机分泌物的形式释放

至根际[７￣８]ꎬ植物根系分泌物包括有机酸和糖类等低

相对分子质量化合物[９]ꎮ 根系分泌物能够介导植物

和微生物间的互作ꎬ例如植物可通过分泌特定根系分

泌物来抵御病害侵染ꎮ 酚酸类物质与植物抗病性密

切相关ꎬ例如油棕榈分泌的丁香酸能够强烈抑制茎腐

病病原菌的生长[１０]ꎬ番茄根系分泌物中的咖啡酸能

够抑制青枯病病原菌生长[１１]ꎬ黄瓜分泌的香草酸能

够降低根际中潜在致病菌木霉菌(Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ)和镰

刀菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)的相对丰度[１２]ꎮ 有趣的是ꎬ植物根

系分泌物还可通过富集有益菌群来间接提高其对外

界胁迫的适应性ꎬ例如有机酸是植物吸引有益菌的重

要根系分泌物组分ꎮ 当拟南芥叶片被病原菌丁香假

单胞菌(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｓｙｒｉｎｇａｅ ｓｔｒａｉｎ Ｐｓｔ ＤＣ３０００)侵染

时ꎬ其根系会分泌苹果酸以吸引有益菌枯草芽孢杆菌

(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ ｓｔｒａｉｎ ＦＢ１７) 从而其增强抗病能

力[１３]ꎻ植物促生菌解淀粉芽孢杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｍｙｌｏｌｉｑ￣
ｕｅｆａｃｉｅｎｓ ＮＪＮ￣６)对香蕉根系分泌的苹果酸表现出强

烈的趋化性[１４]ꎮ
番茄是中国重要的经济作物ꎬ其根系分泌物中

含有较高比例的丁香酸和苹果酸ꎬ二者在调控番茄

植株和土壤微生物互作过程中发挥了重要作

用[１５￣１７]ꎮ 例如番茄分泌的苹果酸能吸引有益菌解

淀粉芽孢杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ Ｔ￣５) [１５] 和

荧 光 假 单 胞 菌 ( Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｓ
ＷＣＳ３６５) [１８￣１９]在其根际定殖ꎻ病原菌 Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ
ｔｕｍｅｆａｃｉｅｎｓ Ｂ６ 的侵染可诱导番茄根系分泌具有广

谱抑菌作用的丁香酸[２０]ꎮ 尽管苹果酸、丁香酸对番

茄生长具有重要作用ꎬ但其对土壤微生物组成及功

能的影响尚不明确ꎮ 根际土壤微生物来源于土壤ꎬ
在不同土壤中种植相同的作物可能形成不同的根际

微生物群落[２１]ꎬ因此供试土壤是研究根系分泌物对

土壤微生物调控作用不可忽视的因素ꎮ 天然根系分

泌物的组成十分复杂ꎬ因此许多研究采用化学标准

品配制的溶液模拟根系分泌物ꎬ以阐明根系分泌物

对微生物群落的调控作用[１２ꎬ２２￣２３]ꎮ 根系分泌物对土

壤微生物的影响在一定程度上与物质浓度有关[２４]ꎬ
例如香草酸仅在浓度较高的情况下才能对镰刀菌

(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)产生抑制作用[１２]ꎮ 据估算ꎬ植物土壤中

根系分泌物的分泌量 (以碳计) 约为 ０.０５~ ０􀆰 １０
ｍｇ / (ｇ􀅰ｄ) [２５￣２７]ꎮ 本研究将苹果酸、丁香酸作为外

源物ꎬ以较低剂量持续添加到黄瓜田、番茄田土壤

中ꎬ借以模拟根系分泌物的自然分泌过程ꎬ并通过定

量 ＰＣＲ、１６Ｓ ｒＲＮＡ 扩增子高通量测序及功能预测手

段探究苹果酸、丁香酸对土壤细菌总量、群落组成和

群落潜在功能的影响ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 供试土壤

供试土壤分别采自南京市江宁区麒麟街道番茄

田、南京市江宁区谷里街道黄瓜田ꎮ 使用土钻采集

０~２０ ｃｍ 表层土壤ꎬ自然风干后过 １０ 目筛ꎬ混匀后

用于后续研究ꎮ
黄瓜田土壤的理化性质:土壤 ｐＨ 值 ５􀆰 ７６ꎬ电导

率 ５８３􀆰 ００ μＳ / ｃｍꎬ 可 溶 性 有 机 碳 含 量 １０１􀆰 ７３
ｍｇ / ｋｇꎬ铵态氮含量 ７􀆰 ４８ ｍｇ / ｋｇꎬ硝态氮含量 ６２􀆰 ６１
ｍｇ / ｋｇꎮ 番茄田土壤的理化性质:土壤 ｐＨ 值 ５􀆰 ４２ꎬ
电导率 ２４１􀆰 ６７ μＳ / ｃｍꎬ可溶性有机碳含量 ３６􀆰 １３
ｍｇ / ｋｇꎬ铵 态 氮 含 量 ２３􀆰 ５６ ｍｇ / ｋｇꎬ 硝 态 氮 含 量

２３５􀆰 ４８ ｍｇ / ｋｇꎮ
１.２　 苹果酸、丁香酸添加方法

分别取 ５ ｇ 土壤置于 ９ 孔板的单孔内ꎬ２ 种土壤

各设置 ３ 个处理:(１)丁香酸处理ꎬ(２)苹果酸处理ꎬ
(３)无菌水(对照)ꎬ每个处理设 ３ 个重复ꎮ 研究发

现ꎬ植物根系土壤中根系分泌物的分泌量(以碳计)
约为０.０５~ ０􀆰 １０ ｍｇ / (ｇ􀅰ｄ) [２５￣２７]ꎮ 根据上述研究结

果ꎬ本研究初步设置土壤中苹果酸、丁香酸的终含量

(以碳计)为 ０􀆰 ０７５ ｍｇ / ｇꎮ
具体操作过程如下:分别配制 ３􀆰 ６６７ ｇ / Ｌ苹果

酸、２􀆰 ３９６ ｇ / Ｌ丁香酸水溶液ꎬ然后用 ＮａＯＨ 溶液调

节 ｐＨ 值至 ７􀆰 ０ꎬ以排除苹果酸、丁香酸对土壤 ｐＨ 值

的影响ꎬ并过滤除菌ꎮ 试验期间ꎬ每周一、周四分 ２
次添加无菌水、无菌苹果酸溶液和无菌丁香酸溶液ꎬ
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每孔(共计 ５ ｇ 土壤)添加 １ ｍｌ 溶液或无菌水ꎮ 将 ９
孔板于 ２５ ℃条件下培养ꎬ每隔 ２ ｄ 称取孔板质量以

维持土壤含水量为最大持水量的 ６０％ꎬ６ 周后收集

土壤并立即提取土壤 ＤＮＡꎮ
１.３　 土壤 ＤＮＡ 的提取及实时荧光定量 ＰＣＲ

采用 ＤＮｅａｓｙ ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ ＤＮＡ 提取试剂盒(ＱＩＡ￣
ＧＥＮ)提取土壤总 ＤＮＡꎬ提取步骤参照产品说明书ꎮ
用Ｎａｎｏ Ｄｒｏｐ(Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ)微量核酸定量仪测定

所提取 ＤＮＡ 的质量和浓度ꎮ 提取含有 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基

因序列的质粒(ｐＭＤ１９￣Ｔ 载体)ꎬ测定 ＤＮＡ 浓度后以

１０ 倍为间隔梯度稀释为实时荧光定量 ＰＣＲ 的标准

品ꎬ将各浓度标准品进行实时荧光定量 ＰＣＲ 测定ꎬ得
到 Ｃｔ 值ꎬ以 ＤＮＡ 浓度为纵坐标、Ｃｔ 值为横坐标建立

标准曲线ꎮ 引物采用细菌通用引物 Ｆ３３８(５′￣ＡＣＴＣ￣
ＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ￣３′)、 Ｒ５１８ ( ５′￣ＡＴＴＡＣＣＧＣＧ￣
ＧＣＴＧＣＴＧＧ￣３′)ꎬ使用 ＳＹＢＲ Ｐｒｅｍｉｘ Ｅｘ Ｔａｑ 试剂盒

(ＴａＫａＲａ)和 ７５００ 快速实时荧光定量 ＰＣＲ 系统(Ａｐ￣
ｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ)ꎮ 每个样品设置 ３ 个重复ꎬ以灭菌

ｄｄＨ２Ｏ 作为阴性对照ꎮ
１.４　 细菌群落组成分析

使用细菌通用引物 ５６３Ｆ (５′￣ＡＹＴＧＧＧＹＤＴＡ￣
ＡＡＧＶＧ￣３′)、 ８０２Ｒ ( ５′￣ＴＡＣＮＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣ￣３′)
对 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因Ｖ４ 高变区进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ２５􀆰 ００ μｌ
ＰＣＲ 扩增体系包括 ５􀆰 ００ μｌ ５×反应缓冲液、５􀆰 ００ μｌ
５×嘌呤脱氧核苷酸和胞嘧啶脱氧核苷酸高含量基因

的 ＰＣＲ 扩增缓冲液(ＧＣ ｂｕｆｆｅｒ)、２􀆰 ００ μｌ 脱氧核糖核

苷三磷酸 ｄＮＴＰ(２􀆰 ５ ｍｍｏｌ / Ｌ)、１􀆰 ００ μｌ 正向引物(１０
μｍｏｌ / Ｌ)、１􀆰 ００ μｌ 反向引物(１０ μｍｏｌ / Ｌ)、２􀆰 ００ μｌ
ＤＮＡ 模板、８􀆰 ７５ μｌ ｄｄＨ２Ｏ、０􀆰 ２５ μｌ Ｑ５ ＤＮＡ 酶ꎮ 扩增

程序:９８ ℃预变性 ２ ｍｉｎꎻ９８ ℃变性 １５ ｓꎬ５５ ℃退火 ３０
ｓꎬ７２ ℃延伸 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎꎬ２５~ ３０ 个循环ꎮ
ＰＣＲ 产物经琼脂糖凝胶电泳和 Ｎａｎｏ Ｄｒｏｐ 微量核酸

定量仪检测后送至上海派森诺生物科技有限公司进

行双向 ＭｉＳｅｑ 测序ꎮ 测序数据使用 ＵＰＡＲＳＥ 标准操

作流程[２８]进行降噪:对同一样本的双向序列进行装

配ꎬ去除低质量序列(最大期望误差为 １􀆰 ０)并用

ＵＣＨＩＭＥ 方法[２９]去除嵌合体(Ｃｈｉｍｅｒａ)ꎬ然后将序列

按照 ９７％的相似性阈值指派为操作分类单元(Ｏｐｅｒａ￣
ｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔꎬＯＴＵ)ꎮ 使用 Ｍｏｔｈｕｒ[３０] 将所得

样本的序列数量统一为最小序列数量(１４ ５９７条)ꎮ
ＯＴＵ 的分类地位使用核糖体数据库项目(ＲＤＰ Ｐｉｐｅ￣
ｌｉｎｅ) [３１]进行注释ꎬ置信阈值为 ８０％ꎮ

１.５　 细菌群落功能的预测

用 Ｔａｘ４Ｆｕｎ[３２] 对 细 菌 群 落 功 能 进 行 预 测ꎮ
Ｔａｘ４Ｆｕｎ 基于最小 １６Ｓ ｒＲＮＡ 序列相似度的最近邻

法实现ꎬ提取 ＫＥＧＧ 数据库原核生物全基因组 １６Ｓ
ｒＲＮＡ 基因序列后ꎬ用 ＢＬＡＳＴＮ 算法将其比对到 ＳＩＬ￣
ＶＡ ＳＳＵ Ｒｅｆ ＮＲ 数据库(ＢＬＡＳＴ ｂｉｔｓｃｏｒｅ>１ ５００)建

立相关矩阵ꎬ采用 ＵＰｒｏＣ、 ＰＡＵＤＡ ２ 种方法注释

ＫＥＧＧ 数据库中的原核生物全基因组功能信息ꎬ然
后将其对应到 ＳＩＬＶＡ 数据库中ꎬ实现 ＳＩＬＶＡ 数据库

功能注释ꎮ 测序样品以 ＳＩＬＶＡ 数据库中的序列作

为参考序列ꎬ聚类得出 ＯＴＵꎬ进而获取功能注释信

息[３３]ꎮ Ｔａｘ４Ｆｕｎ 分析基于 Ｒ 语言包 Ｔａｘ４Ｆｕｎ２ꎮ
１.６　 数据分析

用 ＳＰＰＳ ２１ 进行方差分析(ＡＮＯＶＡꎬＴｕｋｅｙ 检验

法)ꎮ 用 Ｍｏｔｈｕｒ 计算样本间的 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 距离矩阵

并构建聚类树ꎮ 多元回归树(Ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ
ｔｒｅｅꎬＭＲＴ)分析使用 Ｒ(３.２.０)中的 Ｖｅｇａｎ、Ｍｖｐａｒｔ、
ＭＶＰＡＲＴｗｒａｐ 软件包ꎬ分析基于 ＯＴＵ 数据的 Ｈｅｌｌ￣
ｉｎｇｅｒ 转换ꎮ 细菌群落属水平的热图采用 Ｒ(ｐｈｅａｔ￣
ｍａｐ 包)绘制ꎬ处理间差异使用 Ｌｅｆｓｅ[３４] 软件进行分

析ꎬ筛选标准为 Ｐ<０.０５ 和线性判别分析(Ｌｉｎｅａｒ ｄｉｓ￣
ｃｒｉｍｉｎａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓꎬＬＤＡ)结果>２ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 添加外源苹果酸、丁香酸对黄瓜田和番茄田土

壤总细菌含量的影响

　 　 实时荧光定量 ＰＣＲ 结果表明ꎬ添加外源苹果酸

时ꎬ土壤中的总细菌含量略有上升ꎬ但与对照相比变

化不显著ꎮ 与对照相比ꎬ添加外源丁香酸能显著降

低土壤中的细菌总量(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ在黄瓜田、番茄田

土壤中的降幅分别为 ５６􀆰 ３８％、５０􀆰 ５７％ꎬ添加外源苹

果酸、丁香酸对土壤中细菌总量的影响在 ２ 种土壤

中呈现相同的趋势(图 １)ꎮ
２.２　 添加外源苹果酸、丁香酸对黄瓜田和番茄田细

菌群落组成的影响

　 　 尽管供试黄瓜田、番茄田土壤细菌 ＯＴＵ 差异明

显(黄瓜田土壤的 ＯＴＵ 数量为８５５~ ９０３ 个ꎬ番茄田

土壤的 ＯＴＵ 数量为１ １００~１ １１５个)ꎬ但是与对照相

比ꎬ添加外源苹果酸、丁香酸对黄瓜田、番茄田土壤

中的 ＯＴＵ 数量均无显著影响(图 ２Ａ)ꎮ 在黄瓜田土

壤中ꎬ添加外源苹果酸处理的土壤细菌 ＯＴＵ 数量显

著高于添加外源丁香酸处理(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
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同一类土壤中的不同处理间标有不同小写字母表示差异显著

(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 １　 添加外源苹果酸、丁香酸对土壤总细菌含量的影响

Ｆｉｇ.１　 Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｔｏ ｅｘｏｇｅｎｏｕｓ ａｄｄｉ￣
ｔｉｏｎ ｏｆ ｍａｌｉｃ ａｃｉｄ ａｎｄ ｓｙｒｉｎｇｉｃ ａｃｉｄ

　 　 基于 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 距离的聚类分析结果表明ꎬ土
壤细菌群落可根据不同土地利用方式(黄瓜田和

番茄田)及不同外源添加物(丁香酸、苹果酸)处理

形成明显聚类(图 ２Ｂ)ꎬ表明相同处理的数据重复

性较好ꎮ 多元回归树分析结果显示ꎬ土地利用方

式和外源添加物质的种类(苹果酸、丁香酸和无菌

水)共可解释 ７７. ８８％的细菌群落组成变异 (图

２Ｃ)ꎬ其中土地利用方式是影响土壤细菌群落组成

的最大因子ꎬ可解释 ５１.３３％的土壤细菌群落组成

变异ꎬ而外源添加物质共可解释 ２６.５３％的土壤细

菌群落组成变异ꎮ

ＯＴＵ:操作分类单元ꎻＣＶ Ｅｒｒｏｒ:交叉验证误差ꎻＳＥ:标准差ꎮ Ａ:土壤细菌 ＯＴＵ 数量ꎻＢ:基于 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 距离的聚类分析结果ꎻＣ:细菌群落多

元回归分析结果ꎮ 同一类土壤中不同处理间标有不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 ２　 不同土壤细菌群落组成的差异

Ｆｉｇ.２　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

　 　 本研究共检测到 １６７ 个细菌属ꎬ其中相对丰度

排名前 ２０％(共 ３４ 个)的属占比较高ꎬ３４ 个细菌属

的相对丰度累计可达 ４０􀆰 １４％ꎮ 热图分析结果显

示ꎬ添加外源苹果酸、丁香酸对主要细菌属(相对丰

度排名前 ２０％)的相对丰度有明显影响ꎮ 在黄瓜田

土壤中ꎬ添加外源苹果酸诱导了 Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ、Ｐｓｅｕｄ￣
ｏｎｏｃａｒｄｉａ 属的富集(ＬＤＡ 结果>３ꎬＰ<０􀆰 ０５)ꎬ分别比

对照高 １７􀆰 ８２ 倍、１􀆰 ５５ 倍ꎻ同时ꎬ添加外源苹果酸显

著降低了 Ｇａｉｅｌｌａ、Ａｒｉｄｉｂａｃｔｅｒ、Ａｒｅｎｉｍｏｎａｓ ３ 个属的相

对丰度ꎮ 添加外源丁香酸显著提高了 Ｇｐ６、Ｂｕｒｋ￣
ｈｏｌｄｅｒｉａ、Ｆｌａｖｉｔａｌｅａ、Ａｒｉｄｉｂａｃｔｅｒ、Ｇｐ１ 和 Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉ￣
ｕｍ 共 ６ 个属的相对丰度ꎬ比对照高１􀆰 １３~４７􀆰 ７３ 倍ꎬ
并显著降低了 Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ、Ｍａｓｓｉｌｉａ、Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｉｌｌｕｓ、
Ａｒｅｎｉｍｏｎａｓ、 Ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ３ ＿ ｇｅｎｅｒａ ＿ ｉｎｃｅｒｔａｅ ＿ ｓｅｄｉｓ、
Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ、Ｇｐ１７ 和 Ｏｈｔａｅｋｗａｎｇｉａ 共 ８ 个细菌属

的相对丰度(图 ３ａ)ꎮ
在番茄田土壤中ꎬ添加外源苹果酸后ꎬ土壤中

富集了 Ｇｐ６、 Ｒａｍｌｉｂａｃｔｅｒ、 Ｇｐ１６、 Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ 和

Ｌａｂｉｌｉｔｈｒｉｘ 共 ５ 个 细 菌 属ꎬ 相 对 丰 度 比 对 照 高

０􀆰 ９４ ~ ２􀆰 ３３ 倍ꎬ而显著降低了 ＷＰＳ￣１＿ｇｅｎｅｒａ＿ｉｎｃｅｒ￣
ｔａｅ ＿ ｓｅｄｉｓ、 Ｋｏｆｌｅｒｉａ、 Ｆｌａｖｉｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ、 Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｉｌｌｕｓ、
Ｔｅｒｒｉｍｏｎａｓ、Ｆｌａｖｉｔａｌｅａ 和 Ｏｈｔａｅｋｗａｎｇｉａ 共 ７ 个属的

相对丰度ꎮ 添加外源丁香酸后ꎬ土壤中富集的细

菌属共有 ７ 个:Ｓｐａｒｔｏｂａｃｔｅｒｉａ＿ｇｅｎｅｒａ＿ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ、
Ｒａｍｌｉｂａｃｔｅｒ、Ｍａｓｓｉｌｉａ、Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ、Ｐｈｅｎｙｌｏｂａｃｔｅｒｉ￣
ｕｍ、Ｍｙｘｏｃｏｃｃｕｓ、Ａｒｉｄｉｂａｃｔｅｒꎬ比对照高０􀆰 １９ ~ １１􀆰 ７０
倍ꎬ相对丰度显著降低的属仅有 Ｋｏｆｌｅｒｉａ(图 ３ｂ)ꎮ
有趣的是ꎬ添加外源苹果酸在 ２ 种土壤中均能显

著富集 Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａꎬ而添加外源丁香酸在 ２ 种

土壤中均能显著富集 Ａｒｉｄｉｂａｃｔｅｒꎮ
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ａ:黄瓜田土壤细菌在属水平的热图ꎻｂ:番茄田土壤细菌在属水平的热图ꎮ 黑框表示相同土壤中与对照差异显著ꎻ蓝框、红框表示添加外源

苹果酸、丁香酸在黄瓜田、番茄田土壤中共同富集的类群ꎮ 部分拉丁名暂无统一的中文名ꎮ
图 ３　 添加外源苹果酸、丁香酸对土壤中主要细菌属(Ｔｏｐ ２０％)相对丰度的影响

Ｆｉｇ.３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｍａｌｉｃ ａｃｉｄ ａｎｄ ｓｙｒｉｎｇｉｃ ａｃｉｄ ｏｎ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｅｒａ ( ｔｏｐ ２０％) ｉｎ ｓｏｉｌ

２.３　 添加外源苹果酸、丁香酸对黄瓜田和番茄田土

壤细菌群落潜在功能的影响

　 　 细菌菌群以生物膜的形式在植物根表面定殖ꎬ
形成生物膜是根际菌群影响植物生长的功能基础ꎮ
Ｔａｘ４Ｆｕｎ 功能预测结果表明ꎬ与对照相比ꎬ添加外源

苹果酸在 ２ 种土壤中对生物膜形成均无显著影响ꎬ
而添加外源丁香酸则均能抑制细菌生物膜形成ꎬ在
黄瓜田、番茄田土壤中ꎬ生物膜形成的功能丰度分别

比对照低 ０􀆰 ２０６ 个百分点、０􀆰 ２８２ 个百分点ꎬ且添加

外源丁香酸在番茄田土壤中的作用显著(图 ４ａ)ꎮ
丁香酸是一种芳香烃ꎬ添加外源丁香酸可以提高

土壤细菌对芳香族化合物的降解能力ꎬ与对照相比ꎬ添
加外源丁香酸在黄瓜田、番茄田土壤中对芳香族化合

物降解能力的增幅分别为 ０􀆰 ２２６ 个百分点、０􀆰 ３４７ 个百

分点ꎬ并且在番茄田土壤中的作用显著ꎮ 此外ꎬ添加外

源苹果酸同样提高了番茄田土壤细菌群落对芳香族化

合物的降解能力(图 ４ｂ)ꎮ 苹果酸属于短链有机酸ꎬ添
加外源苹果酸处理能够提高土壤细菌对短链有机酸的

降解能力ꎬ与对照相比ꎬ在黄瓜田、番茄田土壤中土壤

细菌对短链有机酸的降解能力分别提高了 ０􀆰 ０３７ 个百

分点、０􀆰 ０８０ 个百分点ꎬ并且在番茄田土壤中的作用显

著ꎻ此外ꎬ与对照相比ꎬ添加外源丁香酸处理同样提高

了番茄田土壤对短链有机酸的降解能力(图 ４ｃ)ꎮ

３　 讨 论

在本研究中ꎬ添加外源苹果酸虽然能提高细菌总

量ꎬ但是影响不显著ꎬ可能由于外源苹果酸施加剂量较

低造成的ꎮ 例如ꎬ以往的研究发现ꎬ苹果酸浓度越低ꎬ
其对根际促生菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＦＢ１７ 的吸引效果越

弱[１３]ꎮ 与苹果酸不同的是ꎬ添加外源丁香酸可显著降
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低黄瓜田、番茄田土壤细菌总量ꎮ 有研究发现ꎬ丁香酸

可以通过破坏细胞膜渗透性来抑制大肠杆菌(Ｅｓｃｈｅ￣
ｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ)[３５]、酒类酒球菌(Ｏｅｎｏｃｏｃｃｕｓ ｏｅｎｉ)[３６]、阪崎

克罗诺杆菌(Ｃｒｏｎｏｂａｃｔｅｒ ｓａｋａｚａｋｉｉ)[３７] 的生长ꎬ因此添

加外源丁香酸能够降低土壤中细菌总量可能与其抗菌

能力有关ꎮ 此外ꎬ添加外源苹果酸、丁香酸对细菌总量

的影响在不同土壤中的表现一致ꎬ说明不同来源的土

壤微生物群落对于同一物质的响应存在相似性ꎮ

Ａ:生物膜形成相关基因的相对丰度ꎻＢ:芳香族化合物降解相关基因的相对丰度ꎻＣ:短链有机酸降解相关基因的相对丰度ꎮ 相同土壤中处

理间不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 ４　 基于 Ｔａｘ４Ｆｕｎ 功能预测的黄瓜田和番茄田土壤中细菌群落潜在功能的差异

Ｆｉｇ.４　 Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｃｕｃｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｔｏｍａｔｏ ｆｉｅｌｄｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｔａｘ４Ｆｕｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

　 　 添加外源苹果酸、丁香酸能够显著地改变土壤

细菌组成ꎬ但与对照相比ꎬ添加外源苹果酸、丁香酸

处理的 ＯＴＵ 数量没有显著变化ꎬ说明二者对土壤细

菌群落组成的影响是通过改变某些细菌类群的丰度

实现的ꎮ 例如ꎬ在不同土地利用方式的土壤中ꎬ苹果

酸均能显著提高假诺卡氏菌属(Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ)的

相对丰度ꎬ而丁香酸均能显著提高 Ａｒｉｄｉｂａｃｔｅｒ 的相

对丰度ꎮ Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ 隶属于放线菌门 ( Ａｃｔｉ￣
ｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)假诺卡氏菌科(Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａｃｅａｅ) [３８]ꎬ
有研究发现该属细菌具有降解芳香族化合物的功能

及潜在的抑菌功能[３９￣４２]ꎬ但其与植物的关联尚不明

确ꎮ Ａｒｉｄｉｂａｃｔｅｒ 是植物根际的主要细菌[４３￣４５]ꎬ具有反

硝化功能[４２]ꎬ遗憾的是ꎬ该细菌属与植物的关系有

待深入研究ꎮ 碳是土壤微生物生存的一大限制因

素[４５]ꎬ添加外源的含碳有机物可以为土壤微生物的

生长提供营养[７ꎬ４６￣４７]ꎬ因此苹果酸、丁香酸可能作为

直接的营养物质来提高 Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ、Ａｒｉｄｉｂａｃｔｅｒ
的丰度ꎮ 另一方面ꎬ土壤细菌之间存在资源竞争关

系ꎬ添加碳源可能缓解细菌之间的竞争关系从而导

致 Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ、Ａｒｉｄｉｂａｃｔｅｒ 的丰度提高[４８￣４９]ꎮ
生物膜是大量微生物细胞由胞外聚合物包裹形

成的膜状结构ꎬ生物膜的形成是微生物在植物中成

功定殖的先决条件[１４]ꎮ 以往的研究发现ꎬ苹果酸能

够促进多种微生物形成生物膜[１３￣１５ꎬ１８￣１９]ꎬ但是本研

究发现ꎬ苹果酸对生物膜形成的作用不显著ꎬ可能由

于苹果酸的施加剂量较低[２４]ꎮ 在番茄田土壤中添

加外源丁香酸可显著抑制细菌生物膜的形成潜能ꎬ
或与丁香酸的抑菌特性相关[１０ꎬ３５]ꎮ 在土壤中添加

外源某些物质可能富集该类物质的降解细菌类群ꎬ
例如近期的研究发现ꎬ长期的秸秆还田可富集秸秆

降解真菌ꎬ从而加速秸秆腐解速率[５０]ꎬ酚类化合物

可以诱导根际酚酸降解微生物的富集[５１]ꎮ 本研究

发现ꎬ添加外源丁香酸可富集芳香族化合物降解菌ꎬ
添加外源苹果酸可富集短链有机酸降解菌ꎮ 值得注

意的是ꎬ添加外源苹果酸同样可富集芳香族化合物

降解菌ꎬ而添加外源丁香酸则富集了短链有机酸降

解菌ꎮ 在本研究中ꎬ添加外源苹果酸处理土壤中富

集的假诺卡氏菌属(Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ)是一种可有效

降解芳香族化合物的细菌类群[５２￣５３]ꎮ 植物根际富

集的根际微生物群落与土壤来源有关[２１ꎬ５４￣５５]ꎮ 在本

研究中ꎬ添加外源苹果酸、丁香酸仅在番茄田土壤中

能显著提升芳烃、短链有机酸降解菌的相对丰度ꎬ而
在黄瓜田土壤中的作用不显著ꎬ说明不同利用类型

的土壤微生物对植物根系分泌物的响应存在差异ꎮ

４　 结 论

添加外源苹果酸对土壤细菌总量的影响不显

著ꎬ而添加外源丁香酸能显著降低土壤细菌总量ꎮ
添加外源苹果酸、丁香酸均能显著改变土壤细菌群

落组成ꎬ添加外源苹果酸在黄瓜田、番茄田土壤中均
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能富集假诺卡氏菌属(Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ)细菌ꎬ而添加

外源丁香酸在黄瓜田、番茄田土壤中均能富集 Ａｒｉｄｉ￣
ｂａｃｔｅｒ 属细菌ꎮ 添加外源苹果酸能显著提高细菌群

落的短链有机酸降解能力ꎬ添加外源丁香酸可降低

细菌生物膜的形成能力并提高细菌群落对芳香族化

合物的降解能力ꎬ但上述作用与土壤利用方式有关ꎮ
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ｒｏｏｔ ｅｘｕｄａｔｅｓ ｏｆ ｂａｎａｎａ ｈｅｌｐ ｒｏｏｔ ｃｏｌｏｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ＰＧＰＲ ｓｔｒａｉｎ Ｂａ￣

ｃｉｌｌｕｓ ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ ＮＪＮ￣６[ Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ ２０１５ꎬ ５:
１３４３８

[１５] ＴＡＮ Ｓ Ｙꎬ ＹＡＮＧ Ｃ Ｌꎬ ＭＥＩ Ｘ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｏｒｇａｎｉｃ ａｃｉｄｓ
ｆｒｏｍ ｔｏｍａｔｏ ｒｏｏｔ ｅｘｕｄａｔｅｓ ｏｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｃｏｌｏｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ Ｔ￣５[Ｊ] . Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２０１３ꎬ ６４(１):
１５￣２２.

[１６] ＭÉＮＤＥＺ Ｊꎬ ＢＲＯＷＮ Ｓ Ａ. Ｐｈｅｎｏｌｓ ａｎｄ ｃｏｕｍａｒｉｎｓ ｏｆ ｔｏｍａｔｏ ｐｌａｎｔｓ
[ Ｊ] . Ｒｅｖｕｅ Ｃａｎａｄｉｅｎｎｅ Ｄｅ Ｂｏｔａｎｉｑｕｅꎬ １９７１ꎬ ４９ ( １２): ２０９７￣
２１００.

[１７] ＮＥＦＺＩ Ａꎬ ＡＢＤＡＬＬＡＨ Ｒ Ａ Ｂꎬ ＪＡＢＮＯＵＮ￣ＫＨＩＡＲＥＤＤＩＮＥ Ｈꎬ
ｅｔ ａｌ. Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ ｆｕｓａｒｉｕｍ ｃｒｏｗｎ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｒｏｔ ｏｆ ｔｏｍａｔｏ ｂｙ Ｓｏ￣
ｌａｎｕｍ ｌｉｎｎａｅａｎｕｍ Ｌ. ｅｘｔｒａｃｔｓ[ Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｔｉａ Ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｅꎬ ２０１８ꎬ
２３８: ２０４￣２１４.

[１８] ＬＩＮＧ Ｎꎬ ＲＡＺＡ Ｗꎬ ＭＡ Ｊ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｏｌｅ ｏｆ ｏｒ￣
ｇａｎｉｃ ａｃｉｄｓ ｉｎ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ ｒｏｏｔ ｅｘｕｄａｔｅｓ ｆｏｒ ｒｅｃｒｕｉｔｉｎｇ Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ
ｐｏｌｙｍｙｘａ ＳＱＲ￣２１ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ[Ｊ] . Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｏｉｌ
Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１１ꎬ ４７(６): ３７４￣３７９.

[１９] ＷＥＥＲＴ Ｓ Ｄꎬ ＶＥＲＭＥＩＲＥＮ Ｈꎬ ＭＵＬＤＥＲＳ Ｉ Ｈ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｆｌａｇｅｌ￣
ｌａ￣ｄｒｉｖｅｎ ｃｈｅｍｏｔａｘｉｓ ｔｏｗａｒｄｓ ｅｘｕｄａｔｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｉｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ
ｔｒａｉｔ ｆｏｒ ｔｏｍａｔｏ ｒｏｏｔ ｃｏｌｏｎｉｚａｔｉｏｎ ｂｙ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｓ[ Ｊ] .
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐｌａｎｔ￣Ｍｉｃｒｏｂｅ Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓꎬ ２００２ꎬ １５ ( １１ ): １１７３￣
１１８０.

[２０] ＭÉＮＤＥＺ Ｊꎬ ＢＲＯＷＮ Ｓ Ａ. Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｈｅｎｏｌｉｃ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ
ｔｏｍａｔｏ ｐｌａｎｔｓ ｉｎｆｅｃｔｅｄ ｂｙ Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｔｕｍｅｆａｃｉｅｎｓ [Ｊ] . Ｃａｎａｄｉａｎ
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｏｔａｎｙꎬ １９７１ꎬ ４９(１２): ２１０１￣２１０５.

[２１] ＧＵ Ｙꎬ ＤＯＮＧ Ｋꎬ ＧＥＩＳＥＮ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｉｎｏｃｕ￣
ｌａｎｔ ｏｒｉｇｉｎ ｏｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ
ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ￣ｐｒｏｍｏｔｉｏｎ[ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌꎬ ２０２０ꎬ ４５２ ( １ / ２):
１０５￣１１７.

[２２] ＷＡＮＧ Ｚ Ｌꎬ ＺＨＡＮＧ Ｊ Ｈꎬ ＷＵ Ｆ Ｚꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｐｏｔｔｅｄ ｃｕｃｕｍｂｅｒ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ
ｓｙｒｉｎｇｉｃ ａｃｉｄ[Ｊ] . ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１８ꎬ １３(６): ｅ０２００００７.

[２３] ＺＨＯＵ Ｘ Ｇꎬ ＷＵ Ｆ Ｚꎬ ＸＩＡＮＧ Ｗ Ｓ. Ｓｙｒｉｎｇｉｃ ａｃｉｄ ｉｎｈｉｂｉｔｅｄ ｃｕ￣
ｃｕｍｂｅｒ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｃｈａｎｇｅｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕ￣
ｎｉｔｉｅｓ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｓｏｉｌ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ ２０１４ꎬ ６０(４): １５８￣１６４.

[２４] ＺＨＯＵ Ｘ Ｇꎬ ＺＨＡＮＧ Ｊ Ｈꎬ ＰＡＮ Ｄ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ. ｐ￣Ｃｏｕｍａｒｉｃ ｃａｎ ａｌｔｅｒ
ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｃｕｃｕｍｂｅｒ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
ａｎｄ ｉｎｄｕｃｅ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｐｌａｎｔ￣ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ[ Ｊ] . Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ
Ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ｏｆ Ｓｏｉｌｓꎬ ２０１８ꎬ ５４(３): ３６３￣３７２.

[２５] ＢＡＵＤＯＩＮ Ｅꎬ ＢＥＮＩＺＲＩ Ｅꎬ ＧＵＣＫＥＲＴ Ａ. Ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｒｏｏｔ
ｅｘｕｄａｔｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ａｎｄ
ｍａｉｚｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ[ Ｊ] . Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２００３ꎬ ３５
(９): １１８３￣１１９２.

[２６] ＩＩＪＩＭＡ Ｍꎬ ＧＲＩＦＦＩＴＨＳ Ｂ Ｓꎬ ＢＥＮＧＯＵＧＨ Ａ Ｇ. Ｓｌｏｕｇｈｉｎｇ ｏｆ ｃａｐ
ｃｅｌｌｓ ａｎｄ ｃａｒｂｏｎ ｅｘｕｄａｔｉｏｎ ｆｒｏｍ ｍａｉｚｅ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｒｏｏｔｓ ｉｎ ｃｏｍｐａｃｔｅｄ
ｓａｎｄ[Ｊ] . Ｎｅｗ Ｐｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔꎬ ２０１０ꎬ １４５(３): ４７７￣４８２.

[２７] ＴＲＯＦＹＭＯＷ Ｊ Ａꎬ ＣＯＬＥＭＡＮ Ｄ Ｃꎬ ＣＡＭＢＡＲＤＥＬＬＡ Ｃ. Ｒａｔｅ ｏｆ
ｒｈｉｚｏｄｅｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｄｅｐｌｅｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ ａｘ￣
ｅｎｉｃ ｏａｔ ｒｏｏｔｓ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌꎬ １９８７ꎬ ９７(３): ３３３￣３４４.

[２８] ＥＤＧＡＲ Ｒ Ｃ. ＵＰＡＲＳＥ: ｈｉｇｈｌｙ ａｃｃｕｒａｔｅ ＯＴＵ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｒｏｍ ｍｉ￣
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ｃｒｏｂｉａｌ ａｍｐｌｉｃｏｎ ｒｅａｄｓ[Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅ Ｍｅｔｈｏｄｓꎬ ２０１３ꎬ １０(１０): ９９６￣
９９８.

[２９] ＥＤＧＡＲ Ｒ Ｃꎬ ＨＡＡＳ Ｂ Ｊꎬ ＣＬＥＭＥＮＴＥ Ｊ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ. ＵＣＨＩＭＥ ｉｍ￣
ｐｒｏｖｅｓ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｓｐｅｅｄ ｏｆ ｃｈｉｍｅｒａ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔ￣
ｉｃｓꎬ ２０１１ꎬ ２７(１６):２１９４￣２２００.

[３０] ＳＣＨＬＯＳＳ Ｐ Ｄꎬ ＷＥＳＴＣＯＴＴ Ｓ Ｌꎬ ＲＹＡＢＩＮ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｎｔｒｏｄｕｃｉｎｇ
ｍｏｔｈｕｒ: ｏｐｅｎ￣ｓｏｕｒｃｅꎬ ｐｌａｔｆｏｒｍ￣Ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔꎬ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ￣ｓｕｐｐｏｒ￣
ｔｅｄ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｆｏｒ ｄｅｓｃｒｉｂｉｎｇ ａｎｄ ｃｏｍｐａｒｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
[Ｊ] . Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２００９ꎬ ７５(２３):
７５３７￣７５４１.

[３１] ＷＡＮＧ Ｑꎬ ＧＡＲＲＩＴＹ Ｇ Ｍꎬ ＴＩＥＤＪＥ Ｊ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｎａｖｅ Ｂａｙｅｓｉａｎ
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ ｆｏｒ ｒａｐｉｄ ａｓｓｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ｒＲＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｎｅｗ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｔａｘｏｎｏｍｙ[Ｊ] . Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ
２００７ꎬ ７３(１６): ５２６１.

[３２] ＡßＨＡＵＥＲ Ｋ Ｐꎬ ＷＥＭＨＥＵＥＲ Ｂꎬ ＤＡＮＩＥＬ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔａｘ４Ｆｕｎ:
ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｆｒｏｍ ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｄａｔａ
[Ｊ] . Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ ２０１５ꎬ ３１(１７): ２８８２￣２８８４.

[３３] 翟亚萍ꎬ王绍明ꎬ刘　 鸯ꎬ等. 不同种植地苜蓿根际土壤细菌群

落结构多样性差异分析[ Ｊ] . 新疆农业科学ꎬ ２０２１ꎬ ５８(５):
９５５￣９６４.

[３４] ＳＥＧＡＴＡ Ｎꎬ ＩＺＡＲＤ Ｊꎬ ＷＡＬＤＲＯＮ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ ｂｉｏ￣
ｍａｒｋｅｒ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ａｎｄ ｅｘｐｌａｎａｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｇｅｎｏｍｅ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１１ꎬ １２
(６): Ｒ６０.

[３５] ＺＡＬＤＩＶＡＲ Ｊꎬ ＩＮＧＲＡＭ Ｌ Ｏ. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｏｒｇａｎｉｃ ａｃｉｄｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ
ａｎｄ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｔｈａｎｏｌｏｇｅｎｉｃ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ ＬＹ０１[ Ｊ] . Ｂｉｏ￣
ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇꎬ １９９９ꎬ ６６(４): ２０３￣２１０.

[３６] ＣＡＭＰＯＳ Ｆ Ｍꎬ ＣＯＵＴＯ Ｊ Ａꎬ ＦＩＧＵＥＩＲＥＤＯ Ａ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｅｌｌ
ｍｅｍｂｒａｎｅ ｄａｍａｇｅ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ ｐｈｅｎｏｌｉｃ ａｃｉｄｓ ｏｎ ｗｉｎｅ ｌａｃｔｉｃ ａｃｉｄ
ｂａｃｔｅｒｉａ[ Ｊ] . Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｆｏｏｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２００９ꎬ
１３５(２): １４４￣１５１.

[３７] ＳＨＩ Ｃꎬ ＳＵＮ Ｙꎬ ＺＨＥＮＧ Ｚ Ｗꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｓｙ￣
ｒｉｎｇｉｃ ａｃｉｄ ａｇａｉｎｓｔ Ｃｒｏｎｏｂａｃｔｅｒ ｓａｋａｚａｋｉｉ ａｎｄ ｉｔｓ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ｃｅｌｌ
ｍｅｍｂｒａｎｅ[Ｊ] . Ｆｏｏｄ Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２０１６ꎬ １９７(Ａ): １００￣１０６.
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