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　　摘要：为探讨马铃薯根际土壤在不同耕作方式与秸秆还田条件下土壤微生物群落的差异，设置旋耕 ＋秸秆还田
（ＲＳ）、深翻＋秸秆还田（ＰＳ）、深松＋秸秆还田（ＳＳ）、常规耕作（ＣＫ）４种耕作方式，利用 ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａＳｅｑ测序平台对
不同耕作方式与秸秆还田条件下的马铃薯根际土壤进行宏基因组测序，分析微生物群落的组成。结果表明，土壤中微

生物以细菌为主，约占９０％，古菌约占４％，真菌及其他约占６％；非冗余基因数目以ＳＳ处理的基因数量最多；在门水
平中，优势菌门包括变形菌门、放线菌门、黏球菌门、芽单胞菌门、酸杆菌门、拟杆菌门，其中变形菌门与放线菌门占比

最高，ＰＳ处理的变形菌门和放线菌门相对丰度分别为５５．８８％和２１．３２％，均高于ＣＫ；在属水平中，优势菌门包括鞘氨
醇单胞菌属、链霉菌属、慢生根瘤菌属、罗河杆菌属、抗砷溶杆菌属、芽单胞菌属、假单胞菌属、伯克霍尔德菌属、贪噬菌

属，其中鞘氨醇单胞菌属占比最高，ＲＳ处理的鞘氨醇单胞菌属相对丰度为８．４２％，高于 ＣＫ。ＣＯＧ和 ＣＡＺｙ功能基因
注释结果显示，不同耕作措施主要相关功能基因的相对丰度均高于ＣＫ。ＫＥＧＧ功能预测分析表明，与ＣＫ相比，不同
耕作措施的土壤环境中更容易富集与代谢相关的微生物。综上，该研究结果为今后不同耕作方式对马铃薯根际土壤

微生物的影响研究提供一定的理论依据。
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　　Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ（元基因组学／宏基因组学）［１］是
一种直接对微生物群体中所有基因组信息研究的

方法。随着ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ和ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａＳｅｑ技术
的进步，对土壤微生物群落结构、功能的研究也在

不断深化。微生物参与了约 ９０％的土壤生化过
程［２］，微生物是土壤中不可缺少的重要角色［３－４］，动

植物遗体的分解和转化与土壤中的微生物和养分

循环有着紧密联系，这是确保土壤生态系统的稳定

性和养分转化的关键因素［５］。根际土壤微生物能

够调控土壤营养物质的溶解、转移，并影响植株对

养分的吸收利用，对植物生长具有非常重要的作

用，真菌、细菌、放线菌等土壤微生物的群落反应直

接反映土壤生物活性水平［６－７］。

东北黑土地作为全球四大黑土区之一，它在确

保国家粮食供应安全上起到至关重要的作用，充当

着“稳定器”和 “压舱石”的角色［８］。马铃薯

（ＳｏｌａｎｕｍｔｕｂｅｒｏｓｕｍＬ．）是东北黑土区主栽作物之
一，是第四大粮食作物，目前在全球１５７个国家和地
区广泛种植［９］。在我国粮食安全生产以及脱贫攻

坚战当中，马铃薯发挥着重要作用［１０］。土壤作为作

物生长的基础，满足作物生长发育所需的营养物

质。耕作方式是农业生产中的关键环节，因对土壤

的扰动不同，成为影响土壤环境的主要因素。

Ｎｙａｍａｄｚａｗｏ等的研究表明，不同耕作措施造成的土
壤扰动程度不同，所以土壤理化性质不同，并且对

土壤微生物量也产生显著影响［１１］。深层耕作和秸

秆还田均能提高土壤微生物量［１２－１３］，秸秆还田能够

增加土壤微生物活性，促进有机物质分解和释

放［１４］。了解高寒黑土区不同耕作措施对土壤微生

物群落的影响，有利于进一步优化耕作模式、加强

黑土地保护、满足“藏粮于地、藏粮于技”的国家战

略需求，以期为高寒黑土区的可持续利用与发展提

供理论依据。
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１　材料与方法

１．１　试验区概况
试验地点位于内蒙古呼伦贝尔市牙克石市免

渡河镇芸麦兴农场，是内蒙古自治区高纬度地区之

一，地处大兴安岭中脊中段西坡，４７°３９′～５０°５２′Ｎ，
１２０°２８′～１２２°２９′Ｅ之间，属寒温带大陆性季风气
候，平均气温－２．９℃，昼夜温差大，年平均日照时
数２３７８～２７２０ｈ，土壤类型黑钙土，供试作物马铃
薯，品种为费乌瑞它，０～２０ｃｍ的土壤基础性质：有机
质含量 ３８．６ｇ／ｋｇ，全氮含量 ２．３１ｇ／ｋｇ，全磷含量
０６５ｇ／ｋｇ，全钾含量 １５．５４ｇ／ｋｇ，碱解氮含量
１８１．５４ｍｇ／ｋｇ，有效磷含量２３．３３ｍｇ／ｋｇ，速效钾含
量１７０．０８ｍｇ／ｋｇ。
１．２　试验设计

本研究已连续实施不同耕作措施多年（２０１９—
２０２２年），采用大区设计、定位试验，试验共设４个
处理（表１）。于２０２２年５月初播种马铃薯，株距为
２５ｃｍ，行距为９０ｃｍ，小区面积为３００ｍ２，施肥量：
氮肥（Ｎ）３００ｋｇ／ｈｍ２、磷肥（Ｐ２Ｏ５）１５０ｋｇ／ｈｍ

２、钾肥

（Ｋ２Ｏ）１５０ｋｇ／ｈｍ
２，田间管理模式按农户常规耕作

进行。

表１　试验设计

处理 耕作措施 秸秆还田量

ＣＫ 常规耕作 人工移除秸秆

ＲＳ 旋耕＋秸秆还田 小麦秸秆全量还田４．５ｔ／ｈｍ２

ＰＳ 深翻＋秸秆还田 小麦秸秆全量还田４．５ｔ／ｈｍ２

ＳＳ 深松＋秸秆还田 小麦秸秆全量还田４．５ｔ／ｈｍ２

１．３　土壤样品采集
于２０２２年８月底马铃薯成熟期，每个处理按照

５点采样法进行取样，取样时带土挖出整株植物根
系，不能伤害根系，轻抖去根系上较大的土块，首先

使用无菌毛刷从根际区域收集约１ｍｍ厚密着于根
部的土壤样本，每３株植物取样合并为１组，混合均
匀后放入５０ｍＬ的离心管中。然后，在－８０℃的环
境下冷冻保存，随后送往南京集思慧远生物科技有

限公司进行ＤＮＡ的提取及宏基因组的测序分析。
１．４　土壤ＤＮＡ提取

将保存在 －８０℃环境中的土壤样品置于
ＣｏｖａｒｉｓＭ２２０仪器中，进行土壤样品 ＤＮＡ的提取。
完成基因组ＤＮＡ抽提后，采用１％琼脂糖凝胶电泳
来检测抽提基因组 ＤＮＡ。片段化：约３００ｂｐ，将合
格的片段进行保存。

１．５　宏基因组测序分析
使用ｆａｓｔｐｖ０．２０．０对原始数据进行质控，参数

设置为－ｑ５～ｎ５，未知碱基数量Ｎ＜５，过滤掉 ｒｅａｄｓ
的５０％长度的碱基质量值小于５，去除接头序列；数
据预处理时，若样品有宿主污染，要和宿主数据库

比对，筛掉来源于宿主的 ｒｅａｄｓ。使用 Ｂｏｗｔｉｅ２
ｖ２３５１软件进行比对；使用 ｍｅｇａｈｉｔｖ１．２．９软件
对每个样品单独进行组装，组装得到各样品的

ｃｏｎｔｉｇ；然后使用Ｂｏｗｔｉｅ２ｖ２．３．５．１软件将各样品的
ｃｌｅａｎｄａｔａ分别比对至其 ｃｏｎｔｉｇ上，获取未被利用上
的 ＰＥｒｅａｄｓ；混合组装为各样品未被利用上的 ｒｅａｄｓ
合并后，使用ｍｅｇａｈｉｔｖ１．１．１－２－ｇ０２１０２ｅ１软件进
行混合组装。

１．６　物种注释
使用Ｋｒａｋｅｎｖ２．１．２软件，基于ｋ－ｍｅｒｓ的精确

对齐，对Ｕｎｉｇｅｎｅｓ进行物种分类，参数为默认参数。
Ｕｎｉｇｅｎｅｓ与数据库（细菌、真菌、古菌、病毒）序列比
对，也与每个单独的数据库分别进行比对。根据物

种注释结果和基因丰度表获得各个样品在门上的

丰度信息及基因数目表。某个品种在某一样本中

的比例是由标注到该物种的基因数量的总和所决

定的；对于一项特定样本中的基因数量，这与那些

在被标识为该物种内部但丰度并非零的基因数目

是相等的；根据各个分类层次的占比，进行Ｋｒｏｎａ分
析、相对丰度分析、降维分析 ＰＣＡ（Ｒ Ｐａｃｋａｇｅ
ｐｒｉｎｃｏｍｐ）。
１．７　功能数据库注释

ＣＯＧ、ＣＡＺｙ数据库，使用 ＢＬＡＳＴＡＬＬｖ２．２．２６
将 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ与功能数据库对比，使用 ＤＩＡＭＯＮＤ
ｖ２０６１４４将 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ与 ＫＥＧＧ功能数据库比对
进行功能分类和通路分析。根据比对结果信息，统

计不一样功能的水平相对丰度（每个功能的相对丰

度是基于对应功能层面基因的相对丰度总和）。

２　结果与分析

２．１　宏基因组测序与质量分析
本研究对４种耕作措施的土样进行宏基因组测

序，获得ｃｌｅａｎｄａｔａ中ｐａｉｒ－ｅｎｄｒｅａｄｓ数据量均值为
３９５２３９８５．９２，总碱基平均数为 １２１８８６８０２００；
Ｑ３０（碱基量≥３０％）均值为 ９１．４９％；ＧＣ含量在
６２．５１％ ～６２．８％之间，均值为６２．６９％；碱基识别
的错误率为０．００１％ ＜０．１％，表明测序质量良好，
适宜后期生物信息学分析（表２）。
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表２　不同耕作方式与秸秆还田测序产出数据质量评估

样品

ｃｌｅａｎｄａｔａ中ｐａｉｒ－
ｅｎｄｒｅａｄｓ总数
（对）

总碱基数

（个）

Ｑ２０
（％）

Ｑ３０
（％）

ＧＣ含量
（％）

ＣＫ ４０３２９２９５．６７ １２０９８７８８７００ ９６．７２ ９１．４１ ６２．７１

ＲＳ ４１３４７０１４ １２４０４１０４２００ ９６．８０ ９１．６０ ６２．５１

ＰＳ ３７１９２４６５ １２４８３６７７２００ ９６．７０ ９１．３６ ６２．８０

ＳＳ ３９２２７１６９ １１７６８１５０７００ ９６．８２ ９１．６０ ６２．７４

２．２　非冗余基因数目分析
Ｋｒｏｎａ注释结果显示，土样中微生物以细菌为

主，约占９０％，古菌约占４％，真菌及其他约占６％。
由图１可知，不同处理共获得基因数目 ５２９６２１６
个，其中共有基因数为４５６２７３９个，占总基因数的
８６．１５％，ＰＳ、ＲＳ、ＳＳ和 ＣＫ各处理特有基因数分别
为１７５５００、１８８７８４、２０４１７２、１６５０２１，分别占总基
因数的 ３．３１％、３．５７％、３．８６％、３．１２％，表现为
ＳＳ＞ＲＳ＞ＰＳ＞ＣＫ，与 ＣＫ相比，其余处理增加了微
生物的数量，说明秸秆还田对微生物的数量具有促

进作用。

２．３　微生物门水平群落组成分析
由图 ２－Ａ可知，不同耕作措施在微生物门

水 平 上 前 ９ 个 主 要 菌 群 为 变 形 菌 门

（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄｏｔａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｏｔａ）、
黏 球 菌 门 （Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ）、芽 单 胞 菌 门

（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、拟
杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ）、浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ）、
厚 壁 菌 门 （Ｂａｃｉｌｌｏｔａ）、热 脱 硫 杆 菌 门

（Ｔｈｅｒｍｏｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、其他（Ｏｔｈｅｒｓ）。将相对丰
度＞１％的微生物看作优势菌，４个处理的优势菌相
同，均为变形菌门、放线菌门、黏球菌门、芽单胞菌

门、酸杆菌门、拟杆菌门，其中变形菌门和放线菌门

的相对丰度在所有处理中占比最大，分别为

５５２８％～５６．６８％、２０．３６％ ～２１．３２％。在６个优
势菌中，ＰＳ处理中的变形菌门、放线菌门、芽单胞菌
门、酸杆菌门、拟杆菌门相对丰度分别是５５．８８％、
２１３２％、２．３９％、１．７３％、１．６５％；ＲＳ中的变形菌
门、芽单胞菌门、酸杆菌门、拟杆菌门相对丰度分别

是５５．６８％、２．５４％、１．８３％、１．５８％；ＳＳ中的放线菌
门、黏球菌门、酸杆菌门、拟杆菌门相对丰度分别是

２０．９７％、３．１９％、１．８５％、１．５４％，以上各处理的优
势菌相对丰度均高于 ＣＫ。在优势菌中，ＰＳ处理中
的黏球菌门相对丰度为２．７２％，ＲＳ处理中的放线
菌门、黏球菌门相对丰度为２０．３６％、２．８６％，ＳＳ处
理中的变形菌门、芽单胞菌门相对丰度为 ５５．２８％、
２２４％，以上各优势菌的相对丰度均低于ＣＫ。

由图２－Ｂ可知，不同耕作措施在微生物属水
平上 前 ９个 主 要 菌 群 为 鞘 氨 醇 单 胞 菌 属
（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）、链霉菌属（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ）、慢生根瘤
菌 属 （Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）、 罗 河 杆 菌 属

（Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ）、抗砷溶杆菌属（Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ）、芽单
胞 菌 属 （Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ）、 假 单 胞 菌 属

（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、伯克霍尔德菌属（Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ）、贪
噬菌属（Ｖａｒｉｏｖｏｒａｘ）。ＰＳ、ＳＳ、ＣＫ共有８个优势属，
分别为鞘氨醇单胞菌属、链霉菌属、慢生根瘤菌属、

罗河杆菌属、抗砷溶杆菌属、芽单胞菌属、假单胞菌

属、伯克霍尔德菌属；ＲＳ处理有９个优势菌，在以上
优势菌的基础上多了贪噬菌属。其中，ＲＳ处理的鞘
氨醇单胞菌属、慢生根瘤菌、芽单胞菌属、贪噬菌属

相对丰度最高，分别为 ８．４２％、４０５％、２．１１％、
１０２％，均高于ＣＫ；ＰＳ处理的链霉菌属、罗河杆菌
相对丰度最高，分别为５．２７％、４４２％，均高于 ＣＫ；
ＳＳ处理的假单胞菌、伯克霍尔德菌相对丰度最高，
分别为１．８７％、１．３４％，均高于 ＣＫ；抗砷溶杆菌在
ＣＫ中最高，为２．２７％。
２．４　基于物种丰度降维分析

主成分分析（ＰＣＡ）中样本间的距离越近，表明
样本的物种组成差异越小，样本组成越相似［１５］。反

之，如果样本间距离较远，则说明样本群落的分布

具有较大的差别。由图３－Ａ可知，门水平第１主
成分（ＰＣ１）和第 ２主成分（ＰＣ２）的解释量分别为
２５．４２％和１４．９９％，两者总贡献率为４０．４１％，ＰＳ、
ＣＫ、ＲＳ处理内样本间距离近相似性高，ＳＳ处理内样
本间距离远。属水平 ＰＣ１和 ＰＣ２的解释量分别为
１９．０５％和１６．０６％，两者总贡献率为３５．１１％，ＰＳ、

—０６２— 江苏农业科学　２０２５年第５３卷第２１期



ＣＫ、ＲＳ处理的样本间距离近相似性高，ＳＳ处理的样
本间距离远，与门水平处理相同，说明 ＳＳ处理群落
的分布具有较大的差别。

２．５　基于宏基因组土壤微生物功能注释
２．５．１　ＣＯＧ功能注释　直系同源序列聚类（ＣＯＧ）
将测序数据与ＥｇｇＮＯＧ数据库进行比对［１６－１７］，共鉴

定到３８６４２个ＣＯＧ功能单元（图４），将基因功能分
为２５个大类。可以看出，不同耕作方式与秸秆还田
处理的土壤微生物 ＣＯＧ功能注释基因主要集中于
新陈代谢、信息存储和处理、细胞信号传导等方面。

注释结果中丰度排名第１位的是 Ｅ（氨基酸转运与
代谢），其次是 Ｃ（能源生产和转换）、Ｊ（翻译、核糖
体结构与生物发生）。根据功能注释结果发现，相

对丰度前２０的基因功能中ＰＳ处理有９个基因功能
相对丰度均高于 ＣＫ，主要包括 Ｅ、Ｍ、Ｈ、Ｒ、Ｕ、Ｑ、Ｄ、
Ｓ、Ｎ；ＲＳ处理有１１个基因功能的相对丰度均高于
ＣＫ，主要包括Ｊ、Ｌ、Ｍ、Ｉ、Ｋ、Ｈ、Ｒ、Ｆ、Ｕ、Ｄ、Ｎ；ＳＳ处理
有９个基因功能的相对丰度均高于 ＣＫ，主要包括
Ｌ、Ｏ、Ｍ、Ｈ、Ｖ、Ｑ、Ｄ、Ｓ、Ｎ；Ｅ在 ＰＳ处理中丰度最高，
为１１．４３％，Ｃ在 ＣＫ中丰度最高，为１１．０４％，Ｊ在
ＰＳ处理中丰度最高，为８．０７％。
２．５．２　ＣＡＺｙ功能注释　深入研究ＣＡＺｙｍｅ对于理
解微生物碳水化合物的代谢机制至关重要，因为碳

水化合物活性酶（ＣＡＺｙｍｅ）［１８］在地球上所有碳水化
合物的合成、降解与修饰中扮演着重要角色。ＣＡＺｙ
数据库中六大类蛋白质家族分别为糖苷水解酶（ＧＨ）、
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糖基转移酶（ＧＴ）、多糖裂解酶（ＰＬ）、碳水化合物酯
酶（ＣＥ）、碳水化合物结合模块（ＣＢＭ）和辅助活动
模块（ＡＡ）共六大类蛋白质家族。由图５可知，不同
耕作方式与秸秆还田检测到 ＣＡＺｙ功能分类的基因
数共１０１２４５个，其中最多的是 ＧＨ，其次为 ＧＴ，在
ＧＨ中与ＣＫ相比，ＲＳ处理的占比最高，为４０．３７％，

ＰＳ、ＳＳ处理占比分别为３９６８％、３９．８３％，ＲＳ处理
较ＣＫ提高了２．６７百分点。在 ＧＴｓ中 ＣＫ占比最
高，为２８．８０％，其次是ＲＳ、ＰＳ、ＳＳ处理，占比分别为
２８．２６％、２８．１２％、２８．１０％。
２．５．３　ＫＥＧＧ功能注释　为深入了解不同耕作方
式与秸秆还田在相同的土壤环境条件下微生物群

—２６２— 江苏农业科学　２０２５年第５３卷第２１期



落在功能分布上的差异，运用京都基因和基因组百

科全书（ＫＥＧＧ）数据库进行功能注释，ＫＥＧＧ是基
因组研究方面的公共数据库［１９］。在 ＰＳ、ＳＳ、ＲＳ处
理中，３种耕作方式中富集微生物的功能有碳水化
合物代谢（ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）、氨基酸代谢
（ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）、信 号 转 导 （ｓｉｇｎａｌ
ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ）、膜运输（ｍｅｍｂｒａｎｅｔｒａｎｓｐｏｒｔ）、脂质代

谢（ｌｉｐｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）、其他氨基酸代谢（ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ
ｏｆｏｔｈｅｒａｍｉｎｏａｃｉｄｓ）；ＣＫ中富集微生物的功能有核
苷酸代谢（ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）、辅因子和维生素
的代谢（ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍｏｆｃｏｆａｃｔｏｒｓａｎｄｖｉｔａｍｉｎｓ），说明
ＰＳ、ＳＳ、ＲＳ耕作措施更容易富集与大多数代谢功能
相关的微生物（图６）。

３　讨论

３．１　不同耕作方式与秸秆还田对马铃薯根际土壤
微生物群落丰度的影响

在高寒黑土区为更深入地认识不同耕作措施

下马铃薯根际土壤微生物群落的变化情况，采用宏

基因组测序方法，分析土壤微生物群落及功能。微

生物群落与土壤环境之间有密切的互动关系，土壤

环境的改变对微生物群落结构造成一定的影响，反

过来微生物也通过生物过程对土壤进行反馈［２０］。

Ｋｒｏｎａ注释得出，微生物中细菌占比最多。非冗余
基因数目分析得出，ＳＳ、ＲＳ、ＰＳ处理的基因数均高于
ＣＫ，其中ＳＳ处理基因数量最多。不同耕作方式 ＋
秸秆还田增加了微生物的数量，对微生物的数量具

有促进作用。在土壤生态系统中，微生物的数量和

所占比例被视为评估农田品质的关键指标之一［２１］。

土壤中微生物的多样性及丰富程度能够反映土壤

肥力水平与土壤微生物代谢功能［２２］。土壤微生物

的相对丰度能够反映出微生物活性和土壤质量，不

同耕作方式与秸秆还田处理的微生物群落在门水

平上以变形菌门、放线菌门的相对丰度最高，并且

以ＰＳ处理的占比最高。王宁等的研究表明，秸秆
还田可以增加土壤中变形菌门的相对丰度［２３］。有

研究指出，变形菌门可以加速植物生长发育［２４］，在

养分丰富的土壤中常见放线菌门的存在，同时变形

菌门与放线菌门两者存在相似性，例如能够分解有

机物、抑制植物根际病原菌生长［２５］。ＳＳ、ＲＳ、ＰＳ这
３个处理中酸杆菌门、拟杆菌门均高于 ＣＫ。酸杆菌
门拥有众多功能，包括分解植物的残留多聚物、参

与铁的循环、具备光合作用以及参与单一碳水化合

物的代谢过程［２６］。

在属水平上鞘氨醇单胞菌属、链霉菌属的相对

丰度最高，在 ＲＳ处理中丰度明显增加。鞘氨醇单
胞菌在修复环境与农业发展方面有很高的实用价

值，某些鞘氨醇单胞菌拥有使植物快速生长与增加

植物抗逆性的功能，鞘氨醇单胞菌属是最重要的微

生物资源之一［２７－２８］。而链霉菌属是最高等的放线

菌，含有发育较好的分枝菌丝。

３．２　不同耕作方式与秸秆还田对马铃薯根际土壤
微生物功能注释的影响

不同耕作方式与秸秆还田处理的碳水化合物

活性酶基因的六大蛋白功能模块［糖苷水解酶

（ＧＨ）、糖基转移酶（ＧＴ）、多糖裂解酶（ＰＬ）、辅助氧
化还原酶（ＡＡ）、碳水化合物结合模块（ＣＢＭ）、碳水
化合物酯酶（ＣＥ）］的相对丰度也有所不同。其中，
ＧＨ与ＧＴ占比最大。ＰＳ、ＳＳ处理在ＧＨ中占比均高
于ＣＫ，其中ＲＳ占比最高，为４０３７％。ＧＨ负责水解
糖苷键，在寡糖、芳香基糖苷的合成、氨基酸和多肽的

糖基化方面有重要影响［２９］，而ＧＴ能够分解酸性多糖
中糖苷键［３０］。同时ＣＯＧ功能注释结果表明，不同耕
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作方式与秸秆还田，显著提高土壤氨基酸转运与代谢

功能，并且氨基酸转运与代谢在ＰＳ处理中丰度最高，
为１１４３％。ＫＥＧＧ功能注释结果表明，碳水化合物
代谢和氨基酸代谢占比最高。通过ＫＥＧＧ功能注释
验证上述分析，结果与 ＣＯＧ功能注释结果较一致。
即碳水化合物、氨基酸代谢为主要功能。

４　结论

基于宏基因组测序得出，不同耕作方式与秸秆

还田处理的微生物以细菌为主，非冗余基因数目以

ＳＳ处理基因数量最多。与ＣＫ相比，不同处理在门、
属水平上均有不同程度的提高，ＰＳ处理在门水平上
以变形菌门与放线菌门的相对丰度占比最高，ＲＳ处
理在属水平上鞘氨醇单胞菌属与链霉菌属相对丰

度占比最高，功能注释结果表明，不同耕作方式与

秸秆还田处理增强了根际土壤碳水化合物和氨基

酸转运与代谢功能。
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