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基于１６ＳｒＤＮＡ高通量测序技术研究转基因
作物对根际细菌群落结构的影响
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　　摘要：近几年，随着分子生物学的发展，以１６ＳｒＤＮＡ基因为分子标记的高通量测序技术凭借低成本、高通量、流程
自动化的优势为研究转基因作物对根际细菌群落结构的影响提供了新的技术平台。归纳介绍了基于１６ＳｒＤＮＡ扩增
子高通量测序技术在评价转基因作物对根际细菌群落结构及多样性等方面应用的研究进展，总结了１６ＳｒＤＮＡ扩增子
高通量测序技术应用中存在的问题，并分析展望其在土壤微生物多样性研究中的发展趋势。
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　　几十年来，转基因作物释放对生态环境的影响一直是社
会公众关注的一个重要问题，包括对土壤生态环境的影

响［１－４］。土壤细菌是土壤中数量最丰富、分布最广泛的微生

物类群，广泛参与有机物质分解、养分释放和能量转移等过

程，其多样性和活性是保持土壤生态系统稳定的基础之一。

根际细菌对外界干扰比较敏感，不仅受到植物基因型影响，也

受土壤类型、农业耕作管理、季节变化等影响［５－９］。准确检测

转基因作物对根际细菌群落组成和结构的影响，是评估转基

因作物释放后土壤生态风险的重要基础［１０－１１］。

近年来，分子生物学的不断发展为根际细菌群落结构的

研究提供了新思路，其中，以编码 ｒＲＮＡ的 ｒＤＮＡ基因为基础
的高通量测序技术尤受青睐，该技术准确、灵敏，具有较高的

通量，已经被广泛应用于土壤微生物遗传多样性的研究领域

中［１２－１５］。目前，市面上常用的用于研究环境微生物的高通量

测序平台有 ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ、Ｒｏｃｈｅ４５４。针对细菌的 １６Ｓ
ｒＤＮＡ基因序列分析，ＭｉＳｅｑ凭借其测序读段长、测序周期短、
通量大等特点，成为使用最为普遍的测序平台［１６］。

１６Ｓ核糖体ＲＮＡ（１６ＳｒｉｂｏｓｏｍａｌＲＮＡ，简称１６ＳｒＲＮＡ）是

原核生物的核糖体中３０Ｓ亚基的组成部分。由于不同种的真
细菌与古细菌之间的１６ＳｒＲＮＡ编码基因１６ＳｒＤＮＡ是高度
保守的，且１６ＳｒＤＮＡ序列长度适中（１５４０ｂｐ），包括９个高
可变区（ｈｙｐｅｒｖａｒｉａｂｌｅｒｅｇｉｏｎ）和８个保守区（ｃｏｎｓｔａｎｔｒｅｇｉｏｎ），
因此，常被用于对各种生物进行系统发生学方面的研究［１７］。

利用１６ＳｒＤＮＡ的通用引物进行 ＰＣＲ扩增，获得绝大部分微
生物１６ＳｒＤＮＡ高可变区的扩增产物，构建扩增产物的文库，
运用ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ平台或Ｒｏｃｈｅ４５４平台进行高通量测序，
然后比较分析测序数据，对土壤微生物群落的多样性进行

研究［１８－２０］。

目前，已有研究者利用１６ＳｒＤＮＡ测序技术来研究各种
环境样品中微生物的多样性［２１－３０］。迄今为止，大部分的研究

结果均表明，转基因作物的释放对土壤微生物没有影响或有

很小的影响，且影响是短暂的［３１－４２］。

１　转基因大豆对根际细菌群落结构的影响

Ｌｉａｎｇ等通过收集高产高蛋氨酸转基因大豆 ＺＤ９１和其
对应的非转基因大豆 ＺＤ在鼓粒期时的根际土壤样品，采用
Ｒｏｃｈｅ４５４焦磷酸测序技术对大豆根际土壤细菌 １６ＳｒＤＮＡ
Ｖ４区序列扩增子进行高通量测序及分析，发现在这种转基因
大 豆 和 其 亲 本 的 根 际 土 壤 中，均 存 在 酸 杆 菌 门

（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、变 形 菌 门 （Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟 杆 菌 门
（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、放 线 菌 门 （Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚 壁 菌 门
（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）等细菌类群，但两者的细菌群落结构无显著性差
异［４３］。Ｌｕ等采用 ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ平台对１６ＳｒＤＮＡＶ４区序
列扩增子进行高通量测序，发现抗草甘膦除草剂转基因大豆
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ＺＵＴＳ３１在鼓粒期对根际细菌群落的α、β多样性无显著性影
响［４４］。Ｌｕ等利用同样的方法，发现抗除草剂转基因大豆
ＮＺＬ０６－６９８对土壤微生物群落，特别是对固氮菌群产生的影
响，表现为微生物物种丰度和多样性降低，固氮菌群丰度

降低［４５］。

２　转基因玉米对根际细菌群落结构的影响

Ｂａｒｒｉｕｓｏ等连续 ４年收集根际土壤样品，并采用 Ｒｏｃｈｅ
４５４焦磷酸测序技术对根际土壤细菌１６ＳｒＤＮＡＶ６区序列扩
增子进行高通量测序及分析，发现抗虫玉米 ＭＯＮ８１０与对照
玉米品种相比，抗虫玉米 ＭＯＮ８１０对根际细菌群落结构无显
著性影响［４６］。Ｂａｒｒｉｕｓｏ等采用相同的方法，连续３年监测喷
施草甘膦对耐除草剂玉米ＮＫ６０３根际细菌群落结构的影响。
结果表明，草甘膦对玉米ＮＫ６０３根际细菌群落结构无显著性
影响［４７］。Ｄｏｈｒｍａｎｎ等利用 Ｒｏｃｈｅ４５４焦磷酸测序技术测定
了细菌１６ＳｒＤＮＡＶ７＋Ｖ８区序列，发现抗虫玉米ＭＯＮ８９０３４×
ＭＯＮ８８０１７对根际细菌群落结构无显著性影响［４８］。

３　其他转基因植物对根际细菌群落结构的影响

Ｓｏｈｎ等应用４５４平台测序测定１６ＳｒＲＮＡ基因 Ｖ３－Ｖ４
变异区序列，发现白藜芦醇强化转基因水稻 ＲＳ５２６对根际土
壤细菌群落结构无显著性影响［４９］。Ｚｈｕ等利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＭｉＳｅｑ平台测定１６ＳｒＲＮＡ基因 Ｖ４区序列，分析了种植８年
转基因白杨树Ｄ５２０、Ｄ５２１后的根际土壤细菌结构，发现转基
因白杨树对细菌多样性和群落结构无显著性影响［５０］。

Ｄｅｂｒｕｙｎ等利用 ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ平台测定１６ＳｒＲＮＡ基因 Ｖ４
区，发现木质素含量降低的转基因柳枝稷对根际细菌多样性、

丰富度和群落组成均无显著性影响［５１］。

４　总结与展望

１６ＳｒＤＮＡ相对分子量大小适中，突变率小，基于 １６Ｓ
ｒＤＮＡ的高通量测序技术已被广泛应用于微生物系统进化、
分类及多样性分析研究中。在１６ＳｒＤＮＡ高可变区的选择方
面还存在一定争议，由于目前二代高通量测序的读长限制，仅

能针对１６ＳｒＤＮＡ的某一段可变区进行测序，有的选择测单
可变区（Ｖ３、Ｖ４、Ｖ５、Ｖ６、Ｖ７），有的选择对连续可变区（Ｖ１－
Ｖ２、Ｖ１－Ｖ３、Ｖ３－Ｖ４、Ｖ３－Ｖ５、Ｖ４－Ｖ５、Ｖ４－Ｖ６、Ｖ５－Ｖ６、Ｖ６－
Ｖ７、Ｖ５－Ｖ８、Ｖ６－Ｖ８、Ｖ７－Ｖ８、Ｖ１－Ｖ８、Ｖ５－Ｖ９、Ｖ６－Ｖ９、
ｎｅａｒｌｙｆｕｌｌ－ｌｅｎｇｔｈ）进行１６ＳｒＤＮＡ测序［５２－６５］。Ｓｕｎ等研究比
较了１６Ｓ不同区域的测序结果，发现 Ｖ４－Ｖ５区（５１５Ｆ／９０７Ｒ
或５１５Ｆ／９２６Ｒ）是最佳的测序区域，造成的基因组内异质性最
小，该区域是 Ｒｏｃｈｅ４５４测序时代最常用的区域［６６］。在

Ｉｌｌｕｍｉｎａ时代，由于平台测序长度的限制，Ｖ４单区测序
（５１５Ｆ／８０６Ｒ）被更为广泛地使用，同时这对引物也是地球微
生物组计划（ＥａｒｔｈＭｉｃｒｏｂｉｏｍｅＰｒｏｊｅｃｔ，简称ＥＭＰ）中推荐使用
的引物序列，它们将是１６Ｓ测序的主力［６７］。

１６ＳｒＤＮＡ高通量测序技术对土壤微生物物种多样性、结
构多样性、功能多样性和遗传多样性研究的迅猛发展起到了

重要作用［６８］。然而，这种方法对于转基因的研究来说，存在

着不能检测受体、转化体、喷洒除草剂转化体对各类土壤微生

物功能（包括氮循环、磷循环、碳循环等）的各类基因丰度等

影响的缺点［１６］。同样地，１６ＳｒＤＮＡ扩增子高通量测序本身
也常受到一些条件的影响，如ＰＣＲ扩增体系对高通量测序的
影响，ＰＣＲ扩增偏好性对测序的影响，ＰＣＲ扩增循环数对原
始物种相对丰度的影响等［６９］。在未来的研究中，１６ＳｒＤＮＡ
高通量测序技术在转基因作物对土壤细菌影响的研究中的运

用会越来越普及，随着测序成本明显下降，土壤宏基因组测序

为研究微生物群落结构与功能等提供了一种新的选择，相比

１６ＳｒＤＮＡ高通量测序，该测序方法能够更全面地分析微生物
的物种及基因等方面的多样性。由于土壤微生物群落组成

复杂，在实际应用中，应该综合考虑各研究方法的优缺点，

取长补短，以便在土壤微生物多样性研究中获得更为全面

且准确的信息，尽快建立对土壤生态系统安全的评价技术

体系，并对转基因作物的环境安全性作出全面、科学、客观

的评价［７０－７２］。
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［３］ＴｓａｔｓａｋｉｓＡＭ，ＮａｗａｚＭＡ，ＫｏｕｒｅｔａｓＤ，ｅｔａｌ．Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｉｍｐａｃｔｓ
ｏｆｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｐｌａｎｔｓ：ａｒｅｖｉｅｗ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＲｅｓｅａｒｃｈ，
２０１７，１５６（８）：８１８－８３３．

［４］ＴｓａｔｓａｋｉｓＡ Ｍ，ＮａｗａｚＭ Ａ，ＴｕｔｅｌｙａｎＶ Ａ，ｅｔａｌ．Ｉｍｐａｃｔｏｎ
ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ，ｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｈｅａｌｔｈｆｒｏｍｃｕｌｔｕｒｉｎｇａｎｄｕｓｉｎｇ
ＧＭＯｓａｓｆｅｅｄａｎｄｆｏｏｄ［Ｊ］．ＦｏｏｄａｎｄＣｈｅｍｉｃａｌＴｏｘｉｃｏｌｏｇｙ，２０１７，
１０７（Ａ）：１０８－１２１．

［５］ＢｅｒｇＧ，ＳｍａｌｌａＫ．Ｐｌａｎｔｓｐｅｃｉｅｓａｎｄｓｏｉｌｔｙｐｅｃｏｏｐｅｒａｔｉｖｅｌｙｓｈａｐｅｔｈｅ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎｔｈｅｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
［Ｊ］．ＦＥＭＳＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＥｃｏｌｏｇｙ，２００９，６８（１）：１－１３．

［６］ＡｉｒａＭ，Ｇｏｍｅｚ－ＢｒａｎｄｏｎＭ，ＬａｚｃａｎｏＣ，ｅｔａｌ．Ｐｌａｎｔｇｅｎｏｔｙｐｅ
ｓｔｒｏｎｇｌｙｍｏｄｉｆｉｅｓｔｈｅｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｇｒｏｗｔｈｏｆｍａｉｚｅｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ［Ｊ］．ＳｏｉｌＢｉｏｌｏｇｙ＆Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１０，４２
（１２）：２２７６－２２８１．

［７］Ｉｎｃｅｏｇ̌ｌｕ?，ＳａｌｌｅｓＪＦ，ＯｖｅｒｂｅｅｋＬ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｐｌａｎｔｇｅｎｏｔｙｐｅ
ａｎｄｇｒｏｗｔｈｓｔａｇｅｏｎｔｈｅｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄ
ｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｏｔａｔｏｃｕｌｔｉｖａｒｓｉｎ ｔｗｏｆｉｅｌｄｓ［Ｊ］．Ａｐｐｌｉｅｄ ＆
ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１０，７６（１１）：３６７５－８４．

［８］ＰｅｉｆｆｅｒＪＡ，ＳｐｏｒＡ，ＫｏｒｅｎＯ，ｅｔａｌ．Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙｏｆｔｈｅ
ｍａｉｚｅｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｕｎｄｅｒｆｉｅｌｄｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ［Ｊ］．Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ
ｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，
２０１３，１１０（１６）：６５４８－６５５３．
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ｖａｒｉａｔｉｏｎ，ａｎｄａｓｓｅｍｂｌｙｏｆｔｈｅｒｏｏｔ－ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｓｏｆｒｉｃｅ
［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄ
ＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，２０１５，１１２（８）：９１１－９２０．

［１０］ＦｉｌｉｏｎＭ．Ｄｏｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｐｌａｎｔｓａｆｆｅｃｔｒｈｉｚｏｂａｃｔｅｒｉａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ？
［Ｊ］．ＭｉｃｒｏｂｉａｌＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２００８，１（６）：４６３－４７５．

［１１］ＷｕＪＲ，ＹｕＭＺ，ＸｕＪＨ，ｅｔａｌ．Ｉｍｐａｃｔｏｆｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｗｈｅａｔｗｉｔｈ
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ｗｈｅａｔｙｅｌｌｏｗ ｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｏｎｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｅｎｚｙｍｅａｃｔｉｖｉｔｙｉｎｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｓｏｉｌ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，
２０１４，９（６）：ｅ９８３９４．

［１２］ＢａｒｒｉｕｓｏＪ，ＭａｒｉｎＳ，ＭｅｌｌａｄｏＲＰ．Ｅｆｆｅｃｔｏｆｔｈｅｈｅｒｂｉｃｉｄｅｇｌｙｐｈｏｓａｔｅ
ｏｎｇｌｙｐｈｏｓａｔｅ－ｔｏｌｅｒａｎｔｍａｉｚｅｒｈｉｚｏｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ：ａ
ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｗｉｔｈｐｒｅ－ｅｍｅｒｇｅｎｃｙａｐｐｌｉｅｄｈｅｒｂｉｃｉｄｅｃｏｎｓｉｓｔｉｎｇｏｆａ
ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｏｆａｃｅｔｏｃｈｌｏｒａｎｄｔｅｒｂｕｔｈｙｌａｚｉｎｅ［Ｊ］．Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１０，１２（４）：１０２１－１０３０．

［１３］ＳｉｎｇｈＡＫ，ＤｕｂｅｙＳＫ．ＣｕｒｒｅｎｔｔｒｅｎｄｓｉｎＢｔｃｒｏｐｓａｎｄｔｈｅｉｒｆａｔｅｏｎ
ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｙｎａｍｉｃｓ：ａ ｒｅｖｉｅｗ ［Ｊ］．
Ｐｒｏｔｏｐｌａｓｍａ，２０１６，２５３（３）：６６３－６８１．

［１４］ＱｉｎＪ，ＬｉＲ，ＲａｅｓＪ，ｅｔａｌ．Ａｈｕｍａｎｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉａｌｇｅｎｅｃａｔａｌｏｇｕｅ
ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄｂｙｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２０１０，４６４
（７２８５）：５９－６５．

［１５］ＳｉｎｇｈＡＫ，ＤｕｂｅｙＳ．Ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｐｌａｎｔｓａｎｄｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｅｓ［Ｍ］／／
ＤｕｂｅｙＳＫ，ＰａｎｄｅｙＡ，ＳａｎｇｗａｎＲＳ．Ｃｕｒｒｅｎｔｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｓｉｎ
ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙａｎｄｂｉｏｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ：ｃｒｏｐｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎ，ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ，ａｎｄ
ｆｏｏｄｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ．Ａｍｓｔｅｒｄａｍ：Ｅｌｓｅｖｉｅｒ，２０１７：１６３－１８５．

［１６］朱银玲．转ＥＰＳＰＳ基因抗除草剂大豆对土壤原核微生物群落生
态影响的研究［Ｄ］．南京：南京大学，２０１５．

［１７］杨永华，陆桂华，戚金亮，等．基于１６ＳｒＤＮＡ深度测序检测不同
大豆根际土壤原核微生物的 方法：１０５５２５０２５Ａ［Ｐ］．
２０１６－０２－１７．　

［１８］ＣｏｅｎｙｅＴ，ＶａｎｄａｍｍｅＰ．Ｉｎｔｒａｇｅｎｏｍｉｃｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙｂｅｔｗｅｅｎ
ｍｕｌｔｉｐｌｅ１６ＳｒｉｂｏｓｏｍａｌＲＮＡ ｏｐｅｒｏｎｓｉｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｇｅｎｏｍｅｓ［Ｊ］．ＦＥＭＳＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＬｅｔｔｅｒｓ，２００３，２２８（１）：４５－４９．

［１９］ＷｅｉｓｂｕｒｇＷＧ，ＢａｒｎｓＳＭ，ＰｅｌｌｅｔｉｅｒＤＡ，ｅｔａｌ．１６ＳｒｉｂｏｓｏｍａｌＤＮＡ
ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｆｏｒｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓｔｕｄｙ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＢａｃｔｅｒｉｏｌｏｇｙ，
１９９１，１７３（２）：６９７－７０３．

［２０］ＷｏｅｓｅＣＲ，ＦｏｘＧＥ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆｔｈｅｐｒｏｋａｒｙｏｔｉｃ
ｄｏｍａｉｎ：ｔｈｅｐｒｉｍａｒｙｋｉｎｇｄｏｍｓ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌ
ＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，１９７７，７４
（１１）：５０８８－５０９０．

［２１］ＣｈｅｎＷ，ＬｉｕＦ，ＬｉｎｇＺ，ｅｔａｌ．Ｈｕｍａｎｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｌｕｍｅｎａｎｄｍｕｃｏｓａ－
ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｉｎｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｃｏｌｏｒｅｃｔａｌｃａｎｃｅｒ［Ｊ］．ＰＬｏＳ
Ｏｎｅ，２０１２，７（６）：ｅ３９７４３．

［２２］ＨｉｒｓｃｈＪ，ＳｔｒｏｈｍｅｉｅｒＳ，ＰｆａｎｎｋｕｃｈｅｎＭＡ．Ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｅｎｄｏｓｙｍｂｉｏｎｔｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ Ｏｔｉｏｒｈｙｎｃｈｕｓ ｓｐｐ． （Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ：
Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｄａｅ） ｌａｒｖａｅ ｕｓｉｎｇ ａ ｍｕｌｔｉｔａｇ４５４ ｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ
ａｐｐｒｏａｃｈ［Ｊ］．ＢＭＣＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１２，１２（Ｓ１）：Ｓ６．

［２３］Ｉｎｃｅｏｇ̌ｌｕ?，Ａｌ－ＳｏｕｄＷＡ，ＳａｌｌｅｓＪＦ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓ
ｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎａｐｏｔａｔｏｆｉｅｌｄａｓｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄｂｙ
ｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１１，６（８）：ｅ２３３２１．

［２４］ＬｅｅＯＯ，ＷａｎｇＹ，ＹａｎｇＪＫ，ｅｔａｌ．Ｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｒｅｖｅａｌｓｈｉｇｈｌｙ
ｄｉｖｅｒｓｅａｎｄｓｐｅｃｉｅｓ－ｓｐｅｃｉｆｉｃｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎｓｐｏｎｇｅｓ
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ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｌｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
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［２７］ＹｕＫ，ＺｈａｎｇＴ．Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃａｎｄｍｅｔａｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃａｎａｌｙｓｉｓｏｆ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆａｃｔｉｖａｔｅｄ
ｓｌｕｄｇｅ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１２，７（５）：ｅ３８１８３．

［２８］ＺｈａｎｇＣ，ＺｈａｎｇＭ，ＷａｎｇＳ，ｅｔａｌ．Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓｂｅｔｗｅｅｎｇｕｔ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ，ｈｏｓｔｇｅｎｅｔｉｃｓａｎｄｄｉｅｔｒｅｌｅｖａｎｔｔｏｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆ
ｍｅｔａｂｏｌｉｃｓｙｎｄｒｏｍｅｓｉｎｍｉｃｅ［Ｊ］．ＩＳＭＥＪｏｕｒｎａｌ，２０１０，４（２）：
２３２－２４１．　

［２９］ＺｈａｎｇＴ，ＺｈａｎｇＸＸ，ＹｅＬ．Ｐｌａｓｍｉｄｍｅｔａｇｅｎｏｍｅｒｅｖｅａｌｓｈｉｇｈｌｅｖｅｌｓ
ｏｆａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓａｎｄｍｏｂｉｌｅｇｅｎｅｔｉｃｅｌｅｍｅｎｔｓｉｎ
ａｃｔｉｖａｔｅｄｓｌｕｄｇｅ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１１，６（１０）：ｅ２６０４１．

［３０］ＺｈｏｕＨＷ，ＬｉＤＦ，ＴａｍＮＦ，ｅｔａｌ．ＢＩＰＥＳ，ａｃｏｓｔ－ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｈｉｇｈ－
ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｍｅｔｈｏｄｆｏｒａｓｓｅｓｓｉｎｇｍｉｃｒｏｂｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙ［Ｊ］．ＩＳＭＥ
Ｊｏｕｒｎａｌ，２０１１，５（４）：７４１－７４９．

［３１］ＤｅｍａｎｅｃｈｅＳ，ＳａｎｇｕｉｎＨ，ＰｏｔéＪ，ｅｔａｌ．Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ－ｒｅｓｉｓｔａｎｔｓｏｉｌ
ｂａｃｔｅｒｉａｉｎｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｐｌａｎｔｆｉｅｌｄｓ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌ
ＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，２００８，１０５
（１０）：３９５７－３９６２．

［３２］ＤｉＧｉｏｖａｎｎｉＧＤ，ＷａｔｒｕｄＬＳ，ＳｅｉｄｌｅｒＲＪ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆ
ｐａｒｅｎｔａｌａｎｄｔｒａｎｓｇｅｎｉｃａｌｆａｌｆａｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
ｕｓｉｎｇＢｉｏｌｏｇ ＧＮ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇａｎｄ ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｒｅｐｅｔｉｔｉｖｅｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃｃｏｎｓｅｎｓｕｓｓｅｑｕｅｎｃｅ－ＰＣＲ（ＥＲＩＣ－ＰＣＲ）
［Ｊ］．ＭｉｃｒｏｂｉａｌＥｃｏｌｏｇｙ，１９９９，３７（２）：１２９－１３９．

［３３］ＤｕｃＣ，ＮｅｎｔｗｉｇＷ，ＬｉｎｄｆｅｌｄＡ．Ｎｏａｄｖｅｒｓｅｅｆｆｅｃｔｏｆｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙ
ｍｏｄｉｆｉｅｄａｎｔｉｆｕｎｇａｌｗｈｅａｔｏｎｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｄｙｎａｍｉｃｓａｎｄｔｈｅｓｏｉｌ
ｆａｕｎａｃｏｍｍｕｎｉｔｙ：ａｆｉｅｌｄｓｔｕｄｙ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１１，６
（１０）：ｅ２５０１４．

［３４］ＤｕｋｅＳＯ，ＬｙｄｏｎＪ，ＫｏｓｋｉｎｅｎＷＣ，ｅｔａｌ．Ｇｌｙｐｈｏｓａｔｅｅｆｆｅｃｔｓｏｎｐｌａｎｔ
ｍｉｎｅｒａｌｎｕｔｒｉｔｉｏｎ，ｃｒｏｐｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ，ａｎｄｐｌａｎｔｄｉｓｅａｓｅｉｎ
ｇｌｙｐｈｏｓａｔｅ－ｒｅｓｉｓｔａｎｔｃｒｏｐｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌａｎｄＦｏｏｄ
Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１２，６０（４２）：１０３７５－１０３９７．

［３５］ＨａｎｎｕｌａＳＥ，ＤｅＢｏｅｒＷ，ＶａｎＶｅｅｎＪ．Ａ３－ｙｅａｒｓｔｕｄｙｒｅｖｅａｌｓｔｈａｔ
ｐｌａｎｔｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅ，ｓｅａｓｏｎ ａｎｄ ｆｉｅｌｄ ｓｉｔｅａｆｆｅｃｔｓｏｉｌｆｕｎｇａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｗｈｉｌｅｃｕｌｔｉｖａｒａｎｄＧＭ－ｔｒａｉｔｈａｖｅｍｉｎｏｒｅｆｆｅｃｔｓ［Ｊ］．
ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１２，７（４）：ｅ３３８１９．

［３６］ＨｅｕｅｒＨ，ＫｒｏｐｐｅｎｓｔｅｄｔＲＭ，ＬｏｔｔｍａｎｎＪ，ｅｔａｌ．ＥｆｆｅｃｔｓｏｆＴ４
ｌｙｓｏｚｙｍｅ ｒｅｌｅａｓｅ ｆｒｏｍ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｐｏｔａｔｏ ｒｏｏｔｓ ｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓａｒｅｎｅｇｌｉｇｉｂｌｅｒｅｌａｔｉｖｅｔｏｎａｔｕｒａｌｆａｃｔｏｒｓ
［Ｊ］．ＡｐｐｌＥｎｖｉｒｏｎＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２００２，６８（３）：１３２５－１３３５．

［３７］ＨｕｒＭ，ＫｉｍＹ，ＳｏｎｇＨＲ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｏｆｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄ
ｐｏｐｌａｒｓｏｎｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｄｕｒｉｎｇｔｈｅｐｈｙｔｏｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ
ｏｆｗａｓｔｅ ｍｉｎｅ ｔａｉｌｉｎｇｓ［Ｊ］． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１１，７７（２１）：７６１１－７６１９．

［３８］ＬｉＸＧ，ＺｈａｎｇＴＬ，ＷａｎｇＸＸ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｒｏｏｔ
ｅｘｕｄａｔｅｓｆｒｏｍ ｔｗｏｄｉｆｆｅｒｅｎｔｒｅｓｉｓｔａｎｔｐｅａｎｕｔｃｕｌｔｉｖａｒｓａｎｄｔｈｅｉｒ
ｅｆｆｅｃｔｓｏｎｔｈｅｇｒｏｗｔｈｏｆｓｏｉｌ－ｂｏｒｎｅｐａｔｈｏｇｅｎ［Ｊ］．Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ
ＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０１３，９（２）：１６４－１７３．

［３９］ＬｉｕＢ，ＺｅｎｇＱ，ＹａｎＦＭ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｐｌａｎｔｓｏｎｓｏｉｌ
ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔａｎｄＳｏｉｌ，２００５，２７１（１／２）：１－１３．

［４０］ＭｅｙｅｒＪＢ，Ｓｏｎｇ－ＷｉｌｓｏｎＹ，ＦｏｅｔｚｋｉＡＡ，ｅｔａｌ．Ｄｏｅｓｗｈｅａｔ
ｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｆｏｒｄｉｓｅａｓｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅａｆｆｅｃｔｒｏｏｔ－ｃｏｌｏｎｉｚｉｎｇ
ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄｓａｎｄａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｆｕｎｇｉ？［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，
２０１３，８（１）：ｅ５３８２５．

［４１］ＭｉｌｌｉｎｇＡ，ＳｍａｌｌａＫ，ＭａｉｄｌＦＸ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｐｏｔａｔｏｅｓ
ｗｉｔｈａｎａｌｔｅｒｅｄｓｔａｒｃｈｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｎｔｈｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｓｏｉｌａｎｄ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｂａｃｔｅｒｉａａｎｄｆｕｎｇｉ［Ｊ］．ＰｌａｎｔａｎｄＳｏｉｌ，２００４，２６６（１／
２）：２３－３９．

—７—江苏农业科学　２０１８年第４６卷第６期



［４２］ＲａｓｃｈｅＦ，ＨｏｄｌＶ，ＰｏｌｌＣ，ｅｔａｌ．Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｂａｃｔｅｒｉａａｆｆｅｃｔｅｄｂｙ
ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｐｏｔａｔｏｅｓｗｉｔｈａｎｔｉｂａｃｔｅｒｉａｌａｃｔｉｖｉｔｉｅｓｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈｔｈｅ
ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｓｏｉｌ，ｗｉｌｄ－ｔｙｐｅｐｏｔａｔｏｅｓ，ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎｓｔａｇｅａｎｄｐａｔｈｏｇｅｎ
ｅｘｐｏｓｕｒｅ［Ｊ］．ＦＥＭＳＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＥｃｏｌｏｇｙ，２００６，５６（２）：２１９－
２３５．　

［４３］ＬｉａｎｇＪＡ，ＳｕｎＳ，ＪｉＪ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｔｈｅｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｏｆｚｉｇｏｎｇｄｏｎｇｄｏｕｓｏｙｂｅａｎａｎｄａｈｉｇｈ－ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ
ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｌｉｎｅ ｏｆｔｈｉｓｃｕｌｔｉｖａｒ［Ｊ］． ＰＬｏＳ Ｏｎｅ，２０１４，９
（７）：ｅ１０３３４３．

［４４］ＬｕＧＨ，ＨｕａＸＭ，ＣｈｅｎｇＪ，ｅｔａｌ．Ｉｍｐａｃｔｏｆｇｌｙｐｈｏｓａｔｅｏｎｔｈｅ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｏｆａｎ ＥＰＳＰＳ－ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ
ｓｏｙｂｅａｎｌｉｎｅＺＵＴＳ３１ｂｙｍｅｔａｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．Ｃｕｒｒｅｎｔ
Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，２０１８，１９（１）：３６－４９．

［４５］ＬｕＧＨ，ＺｈｕＹＬ，ＫｏｎｇＬＲ，ｅｔａｌ．Ｉｍｐａｃｔｏｆａｇｌｙｐｈｏｓａｔｅ－ｔｏｌｅｒａｎｔ
ｓｏｙｂｅａｎｌｉｎｅｏｎｔｈｅｒｈｉｚｏｂａｃｔｅｒｉａ，ｒｅｖｅａｌｅｄｂｙｉｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ［Ｊ］．
ＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１７，２７（３）：５６１－５７２．

［４６］ＢａｒｒｉｕｓｏＪ，ＶａｌｖｅｒｄｅＪＲ，ＭｅｌｌａｄｏＲＰ．Ｅｆｆｅｃｔｏｆｃｒｙ１Ａｂｐｒｏｔｅｉｎｏｎ
ｒｈｉｚｏｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｏｆＢｔ－ｍａｉｚｅｏｖｅｒａｆｏｕｒ－ｙｅａｒ
ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎｐｅｒｉｏｄ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１２，７（４）：ｅ３５４８１．

［４７］ＢａｒｒｉｕｓｏＪ，ＭａｒｉｎＳ，ＭｅｌｌａｄｏＲＰ．Ｐｏｔｅｎｔｉａｌａｃｃｕｍｕｌａｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔｏｆ
ｔｈｅ ｈｅｒｂｉｃｉｄｅ ｇｌｙｐｈｏｓａｔｅ ｏｎ ｇｌｙｐｈｏｓａｔｅ － ｔｏｌｅｒａｎｔ ｍａｉｚｅ
ｒｈｉｚｏｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｏｖｅｒａｔｈｒｅｅ－ｙｅａｒｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎｐｅｒｉｏｄ
［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１１，６（１１）：ｅ２７５５８．

［４８］ＤｏｈｒｍａｎｎＡＢ，ＫｕｅｔｉｎｇＭ，ＪｕｅｎｅｍａｎｎＳＡ，ｅｔａｌ．Ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅｏｆｒａｒｅ
ｔａｘａｆｏｒｂａｃｔｅｒｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｔｈｅｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｏｆＢｔ－ ａｎｄ
ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌｍａｉｚｅｖａｒｉｅｔｉｅｓ［Ｊ］．ＩＳＭＥＪｏｕｒｎａｌ，２０１３，７（１）：３７－
４９．　

［４９］ＳｏｈｎＳＩ，ＯｈＹＪ，ＫｉｍＢＹ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｏｆｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｒｉｃｅ
ｐｒｏｄｕｃｉｎｇｒｅｓｖｅｒａｔｒｏｌｏｎｔｈｅｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ
ｏｆｔｈｅＫｏｒｅａｎＳｏｃｉｅｔｙｆｏｒＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＣｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１５，５８
（６）：７９５－８０５．

［５０］ＺｈｕＷＸ，ＣｈｕＹ，ＤｉｎｇＣＪ，ｅｔａｌ．Ａｓｓｅｓｓｉｎｇｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
ｉｎｔｈｅｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｏｆ８－ｙｅａｒ－ｏｌｄｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｐｏｐｌａｒ
（Ｐｏｐｕｌｕｓｓｐｐ．）［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｏｒｅｓｔｒｙＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１６，２７（４）：
９３９－９４７．

［５１］ＤｅｂｒｕｙｎＪＭ，ＢｅｖａｒｄＤＡ，ＥｓｓｉｎｇｔｏｎＭＥ，ｅｔａｌ．Ｆｉｅｌｄ
!

ｇｒｏｗｎ
ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｓｗｉｔｃｈｇｒａｓｓ（ＰａｎｉｃｕｍｖｉｒｇａｔｕｍＬ．）ｗｉｔｈａｌｔｅｒｅｄｌｉｇｎｉｎ
ｄｏｅｓｎｏｔａｆｆｅｃｔｓｏｉｌｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，ａｎｄｃａｒｂｏｎｓｔｏｒａｇｅ
ｐｏｔｅｎｔｉａｌ［Ｊ］．ＧｌｏｂａｌＣｈａｎｇｅＢｉｏｌｏｇｙＢｉｏｅｎｅｒｇｙ，２０１７，９（６）：
１１００－１１０９．　

［５２］ＨｕｓｅＳＭ，ＤｅｔｈｌｅｆｓｅｎＬ，ＨｕｂｅｒＪＡ，ｅｔａｌ．Ｅｘｐｌｏｒｉｎｇｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｔａｘｏｎｏｍｙ ｕｓｉｎｇ ＳＳＵ ｒＲＮＡ ｈｙｐｅｒｖａｒｉａｂｌｅ ｔａｇ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．ＰＬｏＳＧｅｎｅｔｉｃｓ，２００８，４（１１）：ｅ１０００２５５．

［５３］ＦａｉｔｈＪＪ，ＧｕｒｕｇｅＪＬ，ＣｈａｒｂｏｎｎｅａｕＭＡ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｌｏｎｇ－ｔｅｒｍ
ｓｔａｂｉｌｉｔｙｏｆｔｈｅｈｕｍａｎｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１３，３４１
（６１４１）：１２３７４３９．

［５４］ＬａｚａｒｅｖｉｃＶ，ＷｈｉｔｅｓｏｎＫ，ＨｕｓｅＳ，ｅｔａｌ．Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓｔｕｄｙｏｆｔｈｅ
ｏｒａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｂｙＩｌｌｕｍｉｎａｈｉｇｈ－ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．
ＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌＭｅｔｈｏｄｓ，２００９，７９（３）：２６６－２７１．

［５５］ＳｏｇｉｎＭＬ，ＭｏｒｒｉｓｏｎＨＧ，ＨｕｂｅｒＪＡ，ｅｔａｌ．Ｍｉｃｒｏｂｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎ
ｔｈｅｄｅｅｐｓｅａａｎｄｔｈｅｕｎｄｅｒｅｘｐｌｏｒｅｄ“ｒａｒｅｂｉｏｓｐｈｅｒｅ”［Ｊ］．
ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄ
ＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，２００６，１０３（３２）：１２１１５－１２１２０．

［５６］ＹｏｕｓｓｅｆＮ，ＳｈｅｉｋＣＳ，ＫｒｕｍｈｏｌｚＬＲ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｓｐｅｃｉｅｓ
ｒｉｃｈｎｅｓｓｅｓｔｉｍａｔｅｓｏｂｔａｉｎｅｄｕｓｉｎｇｎｅａｒｌｙｃｏｍｐｌｅｔｅｆｒａｇｍｅｎｔｓａｎｄ

ｓｉｍｕｌａｔｅｄｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ－ｇｅｎｅｒａｔｅｄｆｒａｇｍｅｎｔｓｉｎ１６ＳｒＲＮＡ
ｇｅｎｅ－ ｂａｓｅｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｓｕｒｖｅｙｓ［Ｊ］． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ
ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００９，７５（１６）：５２２７－５２３６．

［５７］ＺｈａｏＬＬ，ＷａｎｇＧ，ＳｉｅｇｅｌＰ，ｅｔａｌ．Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｇｅｎｅｔｉｃｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ
ｏｆｔｈｅｈｏｓｔｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｓｉｎｃｈｉｃｋｅｎｓ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ
Ｒｅｐｏｒｔｓ，２０１３，３：１１６３．

［５８］ＴａｋａｈａｓｈｉＳ，ＴｏｍｉｔａＪ，ＮｉｓｈｉｏｋａＫ，ｅｔａｌ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆａ
ｐｒｏｋａｒｙｏｔｉｃｕｎｉｖｅｒｓａｌｐｒｉｍｅｒｆｏｒｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓａｎａｌｙｓｉｓｏｆｂａｃｔｅｒｉａ
ａｎｄａｒｃｈａｅａｕｓｉｎｇｎｅｘｔ－ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，
２０１４，９（８）：ｅ１０５５９２．

［５９］ＣａｉＨＹ，ＪｉａｎｇＨＬ，ＫｒｕｍｈｏｌｚＬＲ，ｅｔａｌ．Ｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｓｉｚｅ－ｆｒａｃｔｉｏｎｅｄａｇｇｒｅｇａｔｅｓｗｉｔｈｉｎｔｈｅｐｈｙｃｏｓｐｈｅｒｅｏｆ
ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｌｂｌｏｏｍｓｉｎａｅｕｔｒｏｐｈｉｃｆｒｅｓｈｗａｔｅｒｌａｋｅ［Ｊ］．ＰＬｏＳ
Ｏｎｅ，２０１４，９（８）：ｅ１０２８７９．

［６０］ＸｉｏｎｇＪＢ，ＬｉｕＹＱ，ＬｉｎＸ，ｅｔａｌ．ＧｅｏｇｒａｐｈｉｃｄｉｓｔａｎｃｅａｎｄｐＨｄｒｉｖｅ
ｂａｃｔｅｒｉａｌｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｉｎａｌｋａｌｉｎｅｌａｋｅｓｅｄｉｍｅｎｔｓａｃｒｏｓｓＴｉｂｅｔａｎ
Ｐｌａｔｅａｕ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１２，１４（９）：２４５７－
２４６６．　

［６１］ＨｅＹ，ＺｈｏｕＢＪ，ＤｅｎｇＧＨ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄｗｉｔｈｔｈｅｓａｍｅｖａｒｉａｂｌｅｔａｇｓｅｑｕｅｎｃｅｅｘｔｒａｃｔｅｄｆｒｏｍｔｗｏ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔＰＣＲ ａｍｐｌｉｃｏｎｓ［Ｊ］． ＢＭＣ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１３，１３
（１）：２０８．

［６２］ＬｉｕＸＦ，ＦａｎＨＬ，ＤｉｎｇＸＢ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｂｙ
ｈｉｇｈ－ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｏｆｔｈｅＶ５－Ｖ６ｒｅｇｉｏｎｓｏｆｔｈｅ１６Ｓ
ｒＲＮＡｇｅｎｅｉｎｄｏｎｋｅｙ［Ｊ］．ＣｕｒｒｅｎｔＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１４，６８（５）：
６５７－６６２．　

［６３］ＥｃｋｂｕｒｇＰＢ，ＢｉｋＥＭ，ＢｅｒｎｓｔｅｉｎＣＮ，ｅｔａｌ．Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｔｈｅｈｕｍａｎ
ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｆｌｏｒａ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，２００５，３０８（５７２８）：１６３５－
１６３８．　

［６４］ＲｏｅｓｃｈＬＦ，ＦｕｌｔｈｏｒｐｅＲ Ｒ，ＲｉｖａＡ，ｅｔａｌ．Ｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ
ｅｎｕｍｅｒａｔｅｓａｎｄｃｏｎｔｒａｓｔｓｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙ［Ｊ］．ＩＳＭＥ
Ｊｏｕｒｎａｌ，２００７，１（４）：２８３－２９０．

［６５］ＳｕｎｄａｒａｋｒｉｓｈｎａｎＢ，ＰｕｓｈｐａｎａｔｈａｎＭ Ａ，ＲａｊｅｎｄｈｒａｎＪ，ｅｔａｌ．
Ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｒｉｃｈｎｅｓｓｉｎｐｅｌａｇｉｃｓｅｄｉｍｅｎｔｏｆａｎｄａｍａｎ
ｓｅａｂｙｂａｃｔｅｒｉａｌｔａｇｅｎｃｏｄｅｄＦＬＸｔｉｔａｎｉｕｍａｍｐｌｉｃｏｎｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ
（ｂＴＥＦＡＰ）［Ｊ］．ＩｎｄｉａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１２，５２（４）：
５４４－５５０．　

［６６］ＳｕｎＤＬ，ＪｉａｎｇＸ，ＷｕＱＬ，ｅｔａｌ．Ｉｎｔｒａｇｅｎｏｍｉｃｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙｏｆ１６Ｓ
ｒＲＮＡｇｅｎｅｓｃａｕｓｅｓｏｖｅｒｅｓｔｉｍａｔｉｏｎｏｆｐｒｏｋａｒｙｏｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ［Ｊ］．
ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１３，７９（１９）：５９６２－
５９６９．　

［６７］ＧｉｌｂｅｒｔＪＡ，ＪａｎｓｓｏｎＪＫ，ＫｎｉｇｈｔＲ．Ｔｈｅｅａｒｔｈｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｐｒｏｊｅｃｔ：
ｓｕｃｃｅｓｓｅｓａｎｄａｓｐｉｒａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＢＭＣＢｉｏｌｏｇｙ，２０１４，１２（１）：６９．

［６８］楼　骏，柳　勇，李　延．高通量测序技术在土壤微生物多样性
研究中的研究进展［Ｊ］．中国农学通报，２０１４，３０（１５）：２５６－
２６０．　

［６９］刘　驰，李家宝，芮俊鹏，等．１６ＳｒＲＮＡ基因在微生物生态学中
的应用［Ｊ］．生态学报，２０１５，３５（９）：２７６９－２７８８．

［７０］梁晋刚，张正光．转基因作物种植对土壤生态系统影响的研究
进展［Ｊ］．作物杂志，２０１７（４）：１－６．

［７１］梁晋刚，张秀杰．转基因作物对土壤微生物多样性影响的研究
策略［Ｊ］．生物技术通报，２０１７，３３（９）：１－６．

［７２］梁晋刚，孟　芳，张正光．转基因高蛋氨酸大豆对根际土壤主要
有机元素和酶活性的影响［Ｊ］．生物安全学报，２０１７，２６（４）：
３０１－３０６．

—８— 江苏农业科学　２０１８年第４６卷第６期


