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　　摘要：类成束阿拉伯半乳糖蛋白（ｆａｓｃｉｃｌｉｎ－ｌｉｋｅａｒａｂｉｎｏｇａｌａｃｔａｎｐｒｏｔｅｉｎｓ，简称ＦＬＡｓ）是一类广泛分布于植物体内的
富含羟脯氨酸的糖蛋白，在植物生长发育和形态构建中发挥着重要作用。基于已公布的玉米蛋白数据库确定了２６个
ＦＬＡ蛋白，并对其理化性质、系统发生树、蛋白结构和功能域等进行了分析。结果表明，ＦＬＡ蛋白氨基酸长度在２４９～
６８２个之间，理论等电点在４．９９～１０．７６之间，主要定位在质膜上，多数为疏水性蛋白；二级结构由α－螺旋、无规则卷
曲和延伸链等元件组成；部分蛋白空间结构具有较强保守性。
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　　阿拉伯半乳糖蛋白（ａｒａｂｉｎｏｇａｌａｃｔａｎｐｒｏｔｅｉｎｓ，简称 ＡＧＰｓ）
是一类富含羟脯氨酸的糖蛋白［１］。根据核心蛋白骨架差异，

ＡＧＰｓ被分为经典ＡＧＰｓ（ｃｌａｓｓｉｃａｌＡＧＰｓ）、非经典ＡＧＰｓ（ｎｏｎ－
ｃｌａｓｓｉｃａｌＡＧＰｓ）、赖氨酸富集ＡＧＰｓ（ｌｙｓｉｎｅ－ｒｉｃｈＡＧＰｓ）、ＡＧ多
肽（ＡＧｐｅｐｔｉｄｅｓ）、类成束蛋白ＡＧＰｓ（ｆａｓｃｉｃｌｉｎ－ｌｉｋｅａｒａｂｉｎｏｇａ
ｌａｃｔａｎｐｒｏｔｅｉｎｓ，简称 ＦＬＡｓ）、类木质形成素 ＡＧＰｓ（ｘｙｌｏｇｅｎ－
ｌｉｋｅＡＧＰｓ，简称ＸＬＡｓ）和类植物蓝素ＡＧＰｓ（ｐｈｙｔｏｃｙａｎｉｎ－ｌｉｋｅ
ＡＧＰｓ，简称ＰＬＡｓ）等７类［２－４］。ＡＧＰｓ的蛋白骨架一般包括Ｎ
端信号肽和 １段长度可变且富含脯氨酸（Ｐｒｏ）、丙氨酸
（Ａｌａ）、丝氨酸（Ｓｅｒ）、苏氨酸（Ｔｈｒ）的区域（ＰＡＳＴ）［１］。经典
ＡＧＰｓ还包含１个Ｃ端 ＧＰＩ锚定信号。ＦＬＡｓ作为 ＡＧＰｓ的１
个亚类，除具有ＡＧＰｓ的典型结构之外，还含有１～２个成束
蛋白结构域（ｆａｓｃｉｃｌｉｎｄｏｍａｉｎｓ，简称ＦＡＳ）［５］。

ＦＬＡｓ在植物生长发育过程中发挥重要作用。有研究显
示，ＦＬＡｓ参与了茎、侧根、花粉小孢子发育，以及棉花纤维细
胞的伸长等过程［６－８］，此外还可影响植株茎的强度和弹性［９］。

对其作用机制的研究表明，ＦＬＡｓ可能是通过影响细胞壁的形
成从而发挥其生物学功能［１０－１３］。目前已经在拟南芥、油菜、

水稻、小麦中分别鉴定出了２１、３３、２７、３４个 ＦＬＡｓ［３，５，１４－１５］，但
是在重要的粮食和经济作物玉米中还未见关于 ＦＬＡｓ的报
道。因此，本研究采用生物信息学方法，对玉米 ＦＬＡｓ蛋白家
族成员进行全面的鉴定和系统进化分析，并进一步分析其蛋

白质产物的理化性质、结构特征和功能域等特点，以期为进一

步揭示植物ＦＬＡｓ的结构和功能奠定基础。

１　材料与方法

１．１　序列来源

分别 从 Ｐｆａｍ（ｈｔｔｐ：／／ｐｆａｍ．ｓａｎｇｅｒ．ａｃ．ｕｋ／）、Ｉｎｔｅｒｐｒｏ
（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｅｂｉ．ａｃ．ｕｋ／ｉｎｔｅｒｐｒｏ／）数据库中下载玉米中含有
ＦＡＳ结构域的蛋白序列［１６－１７］。将获得的序列提交到ｍａｉｚｅＧ
ＤＢ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｍａｉｚｅｇｄｂ．ｏｒｇ／）数据库中进行比对，获得目
标蛋白质的全长序列。从拟南芥官方数据库 ＴＡＩＲ（ｈｔｔｐ：／／
ｗｗｗ．ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ．ｏｒｇ／）中下载获得拟南芥 ＦＬＡｓ基因和蛋白
序列数据。

１．２　序列分析
利用 ＣｏｍｐｕｔｅｐＩ／Ｍｗｔｏｏｌ（ｈｔｔｐ：／／ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｃｏｍ

ｐｕｔｅ＿ｐｉ／）计算相对分子量及理论等电点。利用 ＳｉｇｎａｌＰ４．１
（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／ＳｉｇｎａｌＰ／）、Ｐｌａｎｔ－ｍＰＬｏｃ
（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｓｂｉｏ．ｓｊｔｕ．ｅｄｕ．ｃｎ／ｂｉｏｉｎｆ／ｐｌａｎｔ－ｍｕｌｔｉ／）分析蛋
白信号肽和亚细胞定位［１８］。利用 ＰｒｏｔＳｃａｌｅ（ｈｔｔｐ：／／ｗｅｂ．ｅｘ
ｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｃｇｉ－ｂｉｎ／ｐｒｏｔｓｃａｌｅ／ｐｒｏｔｓｃａｌｅ．ｐｌ）分析蛋白亲水性／疏
水性。利用 ＮＰＳ（ｈｔｔｐ：／／ｎｐｓａ－ｐｂｉｌ．ｉｂｃｐ．ｆｒ／ｃｇｉ－ｂｉｎ／ｎｐｓａ＿
ａｕｔｏｍａｔ．ｐｌｐａｇｅ＝／ＮＰＳＡ／ｎｐｓａ＿ｈｎｎ．ｈｔｍｌ）分析蛋白质的二级
结构。利用ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ（ｈｔｔｐ：／／ｓｗｉｓｓｍｏｄｅｌ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／）
分析蛋白质的三级结构。

１．３　模体识别
利用ＭＥＭＥｐｒｏｇｒａｍ３（ｈｔｔｐ：／／ｍｅｍｅ－ｓｕｉｔｅ．ｏｒｇ／）模体搜

索工具识别ＦＬＡｓ家族相关蛋白质所共有的模体，并对相关
参数进行修改，将可找到的模体数最大值调整为１５个，每个
模体的最大宽度调整为１００，其他均为默认值［１９］。

１．４　系统进化树的构建
应用多序列比对工具ＣｌｕｓｔａｌＸ１．８３对玉米、拟南芥ＦＬＡｓ

氨基酸全序列进行比对［２０］。采用ＭＥＧＡ７．０软件中的邻接法
（ｎｅｉｇｈｂｏｒ－ｊｏｉｎｉｎｇ，简称 ＮＪ）构建系统发育树［２１］。通过随机

逐步比较的方法搜索最佳系统进化树，对生成的系统树进行

Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ校正。

２　结果与分析

２．１　玉米ＦＬＡｓ家族成员的鉴定和理化性质分析
分别从Ｐｆａｍ、Ｉｎｔｅｒｐｒｏ数据库下载玉米中含有 ＦＡＳ结构

—３２—江苏农业科学　２０１７年第４５卷第７期



域的蛋白序列，并将获得的序列分别提交到 ｍａｉｚｅＧＤＢ数据
库中进行比对，获得其全长序列。对来源于２个数据库中的
蛋白质全长进行交叉比对，去除重复序列。进一步将获得的

蛋白序列提交到ＳｉｇｎａｌＰ４．１检测Ｎ端信号肽，不含有信号肽
的不属于ＡＧＰｓ家族。对含有信号肽的序列手动查找其中富
含ＰＡＳＴ的区域，并将蛋白序列提交到ＰＳＯＲＴ检测 Ｃ端糖基
磷脂酰肌醇（ＧＰＩ）锚定信号，最终获得了２６个玉米 ＦＬＡｓ并
分别命名为 ＺｍＦＬＡ１～ＺｍＦＬＡ２６（表１）。
　　对这２６个ＺｍＦＬＡｓ进行氨基酸理化性质分析表明，氨基
酸序列长度在 ２４９～６８２个之间，分子量在 ２５１７５．４７～

７２４１０．１６ｕ之间，理论等电点在４．９９～１０．７６之间（表１）。
亚细胞定位分析显示，绝大多数ＺｍＦＬＡｓ都定位在质膜上，其
中 ＺｍＦＬＡ８、ＺｍＦＬＡ１４除定位在质膜上外，还可能定位在核
中，而ＺｍＦＬＡ５则仅定位在核上（表１）。亲水性／疏水性分析
显示，ＺｍＦＬＡ２／６／２４亲水区域明显大于疏水区域，说明这 ３
个 ＺｍＦＬＡ蛋白亲水性较强，为亲水性蛋白；其余 ２３个
ＺｍＦＬＡ蛋白为疏水性蛋白（表１）。Ｎ－糖基化位点检测结果
显示，所有 ＺｍＦＬＡｓ都至少含有 １个 Ｎ－糖基化位点，
ＺｍＦＬＡ２２甚至包含７个Ｎ－糖基化位点（表１），说明ＺｍＦＬＡｓ
蛋白骨架可能具有较高的糖基化修饰率。

表１　玉米ＦＬＡｓ蛋白的理化性质分析结果

蛋白名称 基因座位号
氨基酸数量

（个）

分子量

（ｕ） 等电点 亚细胞定位 亲疏水性
Ｎ－糖基化位点数

（个）

ＺｍＦＬＡ１ ＧＲＭＺＭ２Ｇ０６５７１８ ３９２ ４１２９４．１９ ６．９５ 质膜 疏水 ３
ＺｍＦＬＡ２ ＧＲＭＺＭ２Ｇ３２９１８１ ４６５ ５００４２．１７ ６．０８ 质膜 亲水 ２
ＺｍＦＬＡ３ ＧＲＭＺＭ２Ｇ００３７５２ ４２９ ４４０３３．１６ ６．７１ 质膜 疏水 ５
ＺｍＦＬＡ４ ＧＲＭＺＭ２Ｇ４０３２７６ ２７１ ２７３７２．２６ ６．８３ 质膜 疏水 ３
ＺｍＦＬＡ５ ＧＲＭＺＭ５Ｇ８６２２１９ ２７０ ２７７１１．４７ ４．９９ 质膜 疏水 ４
ＺｍＦＬＡ６ ＧＲＭＺＭ２Ｇ１７７２４２ ２７２ ２７４０４．０５ ９．３０ 质膜 亲水 ３
ＺｍＦＬＡ７ ＧＲＭＺＭ２Ｇ００３１６５ ４１０ ４３９２３．４２ ８．５０ 质膜 疏水 ４
ＺｍＦＬＡ８ ＡＣ２０９７８４．３＿ＦＧ０１１ ６８２ ７２４１０．１６ ９．６１ 质膜、核 疏水 ６
ＺｍＦＬＡ９ ＧＲＭＺＭ２Ｇ０２２９３１ ２４９ ２５１７５．４７ ９．０７ 质膜 疏水 ４
ＺｍＦＬＡ１０ ＧＲＭＺＭ２Ｇ３０１９０８ ２４９ ２５１７５．４７ ９．０７ 质膜 疏水 ３
ＺｍＦＬＡ１１ ＡＣ２３４１５６．１＿ＦＧ００５ ２６９ ２８２１２．６５ ９．３４ 质膜 疏水 ３
ＺｍＦＬＡ１２ ＡＣ１８４１３０．４＿ＦＧ００５ ２９７ ３０４２７．４１ １０．７６ 质膜 疏水 ４
ＺｍＦＬＡ１３ ＧＲＭＺＭ２Ｇ０２７８２５ ４７３ ５０４６９．５７ ６．１３ 质膜 疏水 ２
ＺｍＦＬＡ１４ ＧＲＭＺＭ２Ｇ１０９２９１ ２９６ ２９９３３．８０ ６．２０ 质膜、核 疏水 ３
ＺｍＦＬＡ１５ ＧＲＭＺＭ２Ｇ３２９７１０ ６７５ ７１９６０．３１ ５．９９ 核 疏水 １
ＺｍＦＬＡ１６ ＧＲＭＺＭ２Ｇ１７７１４２ ２７６ ２８７７８．４４ １０．７５ 质膜 疏水 ４
ＺｍＦＬＡ１７ ＡＣ２１３６２１．５＿ＦＧ００４ ４３０ ４３９８２．１４ ５．１６ 质膜 疏水 ６
ＺｍＦＬＡ１８ ＧＲＭＺＭ２Ｇ０２１７９４ ２７３ ２８１０８．０７ ９．０４ 质膜 疏水 １
ＺｍＦＬＡ１９ ＧＲＭＺＭ２Ｇ１３３０５３ ２６８ ２６６９６．５５ ８．４３ 质膜 疏水 ３
ＺｍＦＬＡ２０ ＧＲＭＺＭ２Ｇ１７４７９９ ２６５ ２７４５１．７０ ８．５６ 质膜 疏水 ４
ＺｍＦＬＡ２１ ＧＲＭＺＭ２Ｇ００１５１４ ２８２ ２８７４８．７４ ８．９９ 质膜 疏水 １
ＺｍＦＬＡ２２ ＧＲＭＺＭ２Ｇ４２１４１５ ４３０ ４４１２０．４８ ６．５３ 质膜 疏水 ７
ＺｍＦＬＡ２３ ＧＲＭＺＭ２Ｇ０３５９３３ ４２６ ４３６３０．８０ ５．５０ 质膜 疏水 ４
ＺｍＦＬＡ２４ ＧＲＭＺＭ２Ｇ１４４６１０ ４７２ ４８２６９．４４ ５．５８ 质膜 亲水 ３
ＺｍＦＬＡ２５ ＧＲＭＺＭ２Ｇ３４１６９８ ２７８ ２８７４０．４９ １０．６５ 质膜 疏水 ３
ＺｍＦＬＡ２６ ＧＲＭＺＭ２Ｇ００３９１７ ２７５ ２９２７０．６１ ５．５１ 质膜 疏水 ３

２．２　ＺｍＦＬＡｓ系统进化和序列特异性分析
对玉米、拟南芥中的ＦＬＡｓ进行系统进化分析显示，２６个

ＺｍＦＬＡｓ、２１个 ＡｔＦＬＡｓ被聚类在 ８个独立的进化分支中
（图１－Ａ）。分支Ⅷ仅含有２个 ＡｔＦＬＡｓ，其余７个分支都同
时有 ＺｍＦＬＡｓ、ＡｔＦＬＡｓ的分布。但是在同一分支中的 Ｚｍ
ＦＬＡｓ、ＡｔＦＬＡｓ并无明显交叉分布，来源于不同物种的ＦＬＡｓ通
常分别聚类在小的分支中。例如分支Ⅱ含有 ２个拟南芥
ＦＬＡｓ、５个玉米ＦＬＡｓ，其中 ＡｔＦＬＡ１、ＡｔＦＬＡ２聚类在１个小分
支中，而ＺｍＦＬＡ４／１０／１９聚类在另１个小分支中。进一步的
序列特异性分析显示，尽管玉米、拟南芥的 ＦＬＡｓ都含有模体
１，但是不同的 ＦＬＡｓ含有其他不同的模体。同时，处于同一
个进化分支中的ＦＬＡｓ往往具有类似的模体。例如进化分支
Ⅰ中，ＡｔＦＬＡ３／５／１４、ＺｍＦＬＡ１４都含有模体１、模体７、模体８、
模体１１，ＺｍＦＬＡ１２／１６／２５则含有模体１、模体８、模体１１；模体
１０仅出现在分支Ⅱ、Ⅲ的蛋白质序列中，而模体４、模体５、模

体９仅出现在分支Ⅴ中（图１－Ｂ）。
２．３　ＺｍＦＬＡｓ蛋白结构分析

通过ＮＰＳ程序对这２６个 ＺｍＦＬＡｓ蛋白序列进行二级结
构分析表明，蛋白质均由α－螺旋、无规则卷曲和延伸链等结
构元件组成，但是这３种元件的比例和分布存在差异。其中
无规则卷曲所占比例最高，在３８．０５％ ～５８．９７％之间；其次
为 α－螺旋，在２５．９３％ ～４６．８３％之间；延伸链所占比例最
低，在８．８６％ ～２１．６３％之间（表 ２）。进一步利用 Ｓｗｉｓｓ－
Ｍｏｄｅｌ同源建模的方法预测这２６个 ＺｍＦＬＡｓ蛋白的三级结
构。从图２可以看出，三级结构主要是由α－螺旋、无规则卷
曲和延伸链等元件组成，其中 ＺｍＦＬＡ１／２／３／７／１３／１７／２２／２３／
２４空间结构较为保守；ＺｍＦＬＡ８／１２／１４／１６／１８／１９／２５与这些
蛋白类似，但是空间结构明显较为松散；其余ＺｍＦＬＡｓ的结构
则与上述蛋白存在明显差异，其中ＺｍＦＬＡ５／１０／１１／２０结构较
类似。
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３　结论与讨论

本研究通过多种数据库和在线软件，对玉米ＦＬＡ蛋白基
因家族进行了全面的鉴定和分析。结果显示，从玉米全基因

组中共鉴定出了２６个ＦＬＡｓ，对其理化性质的研究显示，大多
数ＺｍＦＬＡｓ都是疏水性氨基酸。亚细胞定位预测结果显示，
绝大多数ＺｍＦＬＡｓ定位在质膜上，这可能与ＦＬＡｓ参与细胞间
信号转导有关［１３］。系统进化分析结果显示，玉米、拟南芥

ＦＬＡｓ被聚类在８个独立的进化分支中，每个进化分支中都有
玉米、拟南芥ＦＬＡｓ蛋白的分布，暗示在单子叶、双子叶植物
中，该家族成员可能拥有共同的祖先。但是，在每个进化分支

中，不同物种来源的ＦＬＡｓ蛋白并没有呈现交叉分布，这说明
该蛋白基因家族的扩张可能是发生在单子叶、双子叶植物进

化之后，并且其扩张在单子叶、双子叶植物中是独立进行的。

目前认为，蛋白质的一级结构决定二级结构，二级结构又

决定着三级结构，而蛋白质的功能往往取决于其空间结构。

本研究对２６个 ＺｍＦＬＡｓ的结构进行了分析。二级结构分析
结果表明，ＺｍＦＬＡｓ蛋白包含 α－螺旋、无规则卷曲和延伸链
等元件。其中无规则卷曲所占比例最高，α－螺旋次之，延伸
链比例最低。同时，各个 ＺｍＦＬＡｓ中不同元件的比例和分布
也存在差异。进一步的三级结构分析表明，尽管部分

ＺｍＦＬＡｓ的空间结构十分保守或者类似，但是其拓扑结构和
聚合角度也存在明显差异，这暗示不同的 ＺｍＦＬＡｓ可能具有
各自独特的功能。

已有关于ＦＬＡｓ的报道主要集中在双子叶模式植物拟南
芥中，鲜见对单子叶经济作物中ＦＬＡｓ生物学功能的相关报
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表２　玉米ＦＬＡ蛋白二级结构分析结果

蛋白名称
二级结构元件比例（％）

α－螺旋 无规则卷曲 延伸链
二级结构元件分布

ＺｍＦＬＡ１ ３５．２０ ５０．７７ １４．０３

ＺｍＦＬＡ２ ３３．７６ ５１．１８ １５．０５

ＺｍＦＬＡ３ ３１．２４ ５１．９８ １６．７８

ＺｍＦＬＡ４ ３９．１１ ５２．０３ ８．８６

ＺｍＦＬＡ５ ３０．００ ５７．０４ １２．９６

ＺｍＦＬＡ６ ３０．１５ ５６．２５ １３．０６

ＺｍＦＬＡ７ ４６．８３ ３８．０５ １５．１２

ＺｍＦＬＡ８ ３５．０４ ５１．１７ １３．７８

ＺｍＦＬＡ９ ３２．９３ ５６．２２ １０．８４

ＺｍＦＬＡ１０ ３７．０８ ５２．４３ １０．４９

ＺｍＦＬＡ１１ ３１．２３ ５０．９３ １７．８４

ＺｍＦＬＡ１２ ２９．６３ ５８．９２ １１．４５

ＺｍＦＬＡ１３ ３４．６７ ５０．７４ １４．５９

ＺｍＦＬＡ１４ ３０．４１ ５７．４３ １２．１６

ＺｍＦＬＡ１５ ２５．９３ ５８．９６ １５．１１

ＺｍＦＬＡ１６ ４０．５８ ４６．３８ １３．０４

ＺｍＦＬＡ１７ ２８．６０ ４９．７７ ２１．６３

ＺｍＦＬＡ１８ ３０．４０ ５８．９７ １０．６２

ＺｍＦＬＡ１９ ３３．５８ ５４．８５ １１．５７

ＺｍＦＬＡ２０ ３４．３４ ５５．８５ ９．８１

ＺｍＦＬＡ２１ ３５．４６ ５５．３２ ９．２２

ＺｍＦＬＡ２２ ３４．６５ ４６．９８ １８．３７

ＺｍＦＬＡ２３ ２６．７６ ５３．５２ １９．７２

ＺｍＦＬＡ２４ ３７．９２ ５０．２１ １１．８６

ＺｍＦＬＡ２５ ３９．２１ ４６．７６ １４．０３

ＺｍＦＬＡ２６ ３５．２７ ５２．３６ １２．３６
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道。本研究应用生物信息学的方法鉴定了玉米 ＦＬＡｓ蛋白家
族成员，并对ＦＬＡｓ的基本理化性质、亚细胞定位、系统进化、
二级结构和三级结构等进行了详细分析，以期为深入探讨

ＺｍＦＬＡｓ的生物学功能提供理论基础。
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锯末牛粪堆肥微生物多样性的宏基因组学分析

王慧丽，江　娟
（文华学院环境工程系，湖北武汉４３００７４）

　　摘要：运用宏基因组技术研究不同比例锯末牛粪堆肥产物中微生物的组成和分布。结果表明，牛粪与锯末质量比
为２∶１、３∶１、４∶１的３个堆肥样本中微生物可操作分类单元（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌｔａｘｏｎｏｍｉｃｕｎｉｔｓ，ＯＴＵ）有较大的差异，其中含
量最高的３个门的微生物为变形菌门、拟杆菌门和厚壁菌门，在不同样本中它们的含量也有较大差异。从属水平分
析，含量最高的是甲基单胞菌属、噬氢菌属、固氮菌属和寡养单胞菌等营养转化和合成的菌属。降解纤维素和木质素

的也有一定的含量，特别是假单胞菌属含量较高。经过对堆肥产物基本性质及其微生物的分析发现，当牛粪与锯末的

比例为２∶１时，堆肥样品中的营养转化和合成菌属以及去除污染菌属都高于其他２个样品，堆肥效果较好。
　　关键词：牛粪堆肥；宏基因组；微生物；锯末；可操作分类单元（ＯＵＴ）；分子生态学依据
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　　近年来，由于产业结构调整，我国规模化养殖业发展迅
速。以生产牛奶为主的奶牛养殖业产生了可观的经济效益，

但是同时也带来了大量的牛粪等固体有机废弃物，为了保护

环境、实现养殖业的可持续发展，必须进行牛粪的无害化处理

和资源化利用，堆肥处理是目前有机固体废物处理的重要方

式。堆肥的本质是微生物群落结构演替协同作用于堆肥基质

的生化过程［１－２］。在细菌和真菌等微生物的作用下，降解有

机物，杀死病原菌，促进有机质稳定化和腐殖化，最终达到无

害化和资源化的目的，并生成大量可被植物吸收利用的有效

态氮、有效态磷、有效态钾化合物和其他有机物质作为土壤肥

力活性物质。因此，研究微生物的群落结构对于了解微生物

的协同关系、调控堆肥以及研究高效稳定的复合菌系都有重

要意义。堆肥过程中的微生物菌系复杂，变化较大，而且其中

大多数菌系不能分离培养，因而常规的试验方法和手段难以

完全认识和真实反映微生物的群落组成［３－４］。宏基因学技术

分析克服了传统微生物分析仅限于可分离培养组分的缺陷，

通过对样品中微生物基因序列的分析，可以快速确定微生物

的种类和丰度，主要采用１６ＳｒＤＮＡ序列分析进行微生物的
群落分析检测出样品中大量的低丰度生物。目前，宏基因组

学技术已经应用于海洋、土壤、石油以及人体胃肠道等多个方

面［５－７］，但用于堆肥研究的较少。在牛粪堆肥中，通常以农作

物秸秆、木质、锯末废弃物等作为辅料，起到加速堆肥过程和

保证堆肥效果的作用［８］。本研究就地取材，在牛粪中添加不

同比例的锯末，采用宏基因组学技术对不同比例锯末添加产
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