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沿黄稻区土壤菌群结构与生态功能研究
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摘 要:为了解沿黄稻区不同基质土壤的微生物组成,采集了河滩砂质土壤(sandsoil,SS)和毗邻稻田土壤

(paddysoil,PS).利用16SrRNA基因高通量测序技术揭示沿黄稻区土壤菌群的组成及其潜在的生态功能.Alpha多

样性分析显示两种土壤的菌群丰富度和多样性指数无显著性差异.进一步的物种组成分析,发现unclassified_f Mi-

crococcaceae、鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)、norank_f noorank_o Vicinamibacterales、norank_f Vicinami-
bacterales在SS和PS中广布,与土壤基质类型无关丰度,但芽孢杆菌属(Bacilllus)、硫杆菌属(Thiobacillus)在PS
中的相对丰度显著高于SS.基于FAPROTAX数据库的功能热图分析显示PS(尤其是P2_1、P3_1)中芳香烃降解功

能序列的相对丰度高于SS,结合菌群相对丰度结果推测类诺卡氏菌属(Nocardioides)、unclassified_f_Nocardioidace-
ae是该差异产生的关键.SS中光养微生物丰度显著高于 PS,尤以卟啉杆菌(Porphyrobacter)、unclassified_f_

Rhodobacteraceae、红细菌(Rhodobacter)为主的不产氧光合细菌的丰度较高,其中红细菌科(Rhodobacteraceae)是参

与SS生物膜形成的重要微生物.研究表明土壤类型对沿黄稻区菌群组成有一定的影响,并驱动了菌群生态功能分异

的形成.
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河南沿黄稻区每年经历湿地田、旱地的两熟制管理方式,常年的稻麦轮作方式,人为干扰强烈,土壤有机

质含量较高[1].黄河滩地为砂质土壤,有机质含量相对较低,人为干扰少,每年7至10月的黄河主汛期,多数

滩地被季节性淹没[2],其他时间河床裸露干燥,呈旱地特征,并着生以莎草科为主的湿生草本植物.黄河滩地

与毗邻稻田具有相似的干湿交替周期,但二者又有截然不同的土地管理方式,主要是黄河滩地取样点位于近

河岸处,受上游来水影响大,且无耕作历史.因此,上述两种土样可为微生物菌群与生态功能研究提供良好的

材料.
土壤微生物在生态系统物质循环和能量转化过程中发挥着重要作用,其中微生物群落结构与土壤性质

互为影响.土地利用方式可以改变土壤质量和养分循环,又进一步影响着土壤微生物组成[3].不稳定有机碳

是维持土壤微生物群落的重要功能性环境因子,并影响着土壤有机碳变化和贮存[4].河岸土地利用类型的不

同也会导致土壤微生物群落组成差异,其中土壤硝酸盐(NO-
3)和水分含量是参与氮循环微生物群落的主要

驱动因素[5].农业、非农业用地与原生草地相比,其共存的微生物在群落结构和功能上有所不同[6].植被类型

不同,如以小麦、玉米替代向日葵单作也会显著影响根际微生物群落组成[7].JANGID等[8]研究发现,湿地转

变为农田后引起细菌丰度和种类的显著变化,并确定土地利用变化是微生物群落组成的主要决定因素.微生
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物参与特定的土壤生化反应[9],反过来影响土壤生态系统的多功能性[10-12],包括土壤养分循环、植物生长、
温室气体产生等方面.研究表明,氨氧化细菌在农业生态系统的硝化过程中起主导作用[5].水稻-蔬菜长期轮

作导致土壤微生物组结构均匀化,微生物的硝化和反硝化能力增加,潜在的N2O排放增加[9].研究显示,微
生物多样性受土地利用类型改变的影响较小,而微生物组成和结构对土地利用类型的响应相对更敏感[6,13].
在黄河流域生态保护和高质量发展背景下,从机理上科学认识沿黄稻区土壤微生物群落结构与生态功能有

助于更好地理解土壤内部物质循环过程与驱动机制,对于制定科学合理的农田可持续发展模式起着至关重

要的作用.
本研究以沿黄流域(原阳段)黄河滩地和稻田土为研究对象,利用高通量测序技术揭示沿黄稻区菌群结

构、多样性和差异物种,并基于BugBase、FAPROTAX数据库预测菌群表型和功能.研究结果为认识和理解

沿黄稻区土壤微生物、功能及元素循环机制提供重要参考.

1 材料和方法

1.1 研究区域及土壤样品的采集

于2021年11月初采用梅花形5点采样法采集位于河南省原阳县沿黄稻区表层1cm的嫩滩砂质土

(sandsoil,SS;34°55'1.59″E,113°40'25.01″N)和稻田土(paddysoil,PS;35°01'28.442″E,113°39'45.714″
N).每个土壤类型采集3个点,其中SS样品记为S1_1、S2_1和S3_1,PS样品记为P1_1、P2_1和P3_1.采样

点S1_1距离河岸约200m(有植被覆盖),S2_1距离河岸约50m(有0.5cm淤泥层覆盖),S3_1为近河岸约

1m(受黄河水涨落影响最大).PS采样点距河岸直线距离约12km,各点间直线距离100m.在水稻地上部分

收割后采样,采集时尽量避开植株根系.所有土壤样品采集后立即放置在冷藏箱中保存,并及时运回实验室

分析,其中用于土壤理化性质分析的土样置于4℃暂存并于48h内分析完毕,用于高通量测序的样品在处

理前置于-80℃冰箱保存.
1.2 土壤理化性质的测定

取适量风干土样,采用水土质量比2.5∶1,摇床振荡30min,静置后用便携式pH计测定土壤pH值.土
壤中的二价铁(FeII)采用邻菲罗啉比色法测定,总铁(FeT)利用盐酸羟胺还原后采用邻菲罗啉比色法测定.
土壤总有机碳(TOC)采用湿式重铬酸钾分光光度法测定.土壤铵态氮(NH+

4-N)、硝态氮(NO-
3-N)、亚硝态

氮(NO-
2-N)的测定利用2mol/LKCl溶液浸提,其中NH+

4-N采用靛酚蓝比色法,NO-
3-N采用紫外分光光

度法,NO-
2-N采用磺胺/盐酸萘乙二胺分光光度法测定.土壤全氮(TKN)利用凯氏定氮法测定[14].

1.3 DNA的提取,PCR扩增与高通量测序

按E.Z.N.A.soilDNAkit(OmegaBio-tek,Norcross)试剂盒说明书步骤提取基因组DNA,使用Nano-
Drop2000超微量蛋白质核酸分析仪(ThermoFisherScientific,USA)测定提取出的DNA浓度和纯度.将提

取好的DNA样品利用16SrRNA基因 V3-V4区扩增引物进行PCR扩增,引物序列为338F(5'-ACTC-
CTACGGGAGGCAGCAG-3')和806R(5'-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3').使用质量分数2%琼脂糖

凝胶回收PCR产物,利用AxyPrepDNAGelExtractionKit(AxygenBiosciences,UnionCity)进行回收产

物纯化.
纯化后的产物送至上海美吉生物医药科技有限公司,使用IlluminaMiseqPE300平台进行高通量测序

和分析.使用NEXTFLEXRapidDNA-SeqKit进行建库.使用Fastq软件对原始测序序列进行质控,并用

Flash软件进行拼接.使用Qiime2(v2020.2)软件,利用DADA2算法对序列进行ASV聚类并剔除嵌合体.基
于Silva16SrRNA数据库(v138),利用RDPclassifier贝叶斯算法对ASV代表序列进行物种分类学注释

(置信度阈值0.7),获得物种分类学注释结果.各样品的16SrRNA基因测序结果上传至国家微生物科学数

据中心(https://nmdc.cn/),登录号NMDC40024174~NMDC40024179.
1.4 数据分析

基于细菌群落及土壤理化因子数据利用R语言Psych数据包绘制相关性热图.基于美吉云平台,利用

ggplot2包绘制物种丰度图,利用Kruskal-Wallis秩和检验、多重比较方差分析检验菌群的alpha多样性,利
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用主坐标分析(PCoA)、Bray-Curtis距离进行beta多样性分析,与BugBase数据库比对预测微生物表型;并
与FAPROTAX数据库比对预测优势菌属的功能.

2 结果和分析

2.1 沿黄滩地和稻田土主要理化性质

对比SS和PS的主要理化性质,发现除pH外,PS中的FeII、FeT、NH+
4-N、NO-

3-N、NO-
2-N、TKN和

TOC的含量均显著高于SS.PS中pH的平均值为7.90,低于SS的8.53.研究表明,土壤有机质含量有随pH
升高而降低的趋势,二者间呈极显著的负相关关系(R =-0.530~-0.332,P<0.001).本研究中,TOC与

pH显著负相关(R=-0.881,P=0.02).
表1 采集土壤主要的理化性质

Tab.1 Mainphysicochemicalpropertiesofsampledsoils

Soiltype Samplesites pH
wFeII/

(mg·g-1)

wFeT/

(mg·g-1)

wNH+4-N
/

(μg·g-1)

wNO-3-N
/

(μg·g-1)

wNO-2-N
/

(μg·g-1)

wTKN/

(mg·g-1)

wTOC/

(mg·g-1)

SS S1_1 8.19 0.14 1.09 4.03 2.33 4.41 0.11 10.66

S2_1 8.43 0.34 1.09 6.50 3.64 3.42 0.25 4.19

S3_1 8.97 0.25 0.70 1.37 ND 3.60 0.29 2.24

PS P1_1 7.91 0.67 3.13 11.86 35.10 37.39 1.56 24.04

P2_1 7.86 0.67 2.08 25.68 17.48 42.15 1.66 16.76

P3_1 7.93 0.71 2.14 19.22 10.11 40.12 1.78 16.57

  注:ND为未检出.

2.2 沿黄滩地和稻田土中菌群结构

将16SrRNA基因测序结果(去除叶绿体和线粒体)按样本最小序列数抽平,构建ASV集(ASV_all).将
相对丰度小于0.01的Genus合并,共有60属.alpha多样性指数反应群落内物种数量及其相对丰度,有丰富

度指数(如Chao指数)和物种多样性指数(如Shannon、Simpson指数)等.Chao指数值越高,说明物种数目

较多;Shannon指数值越高,说明群落多样性越高;Simpson指数值越高,则说明群落多样性越低.分析表明

(图1),SS物种数目较多而多样性低,但二者的3个指数值均无显著性差异(P>0.05).对微生物组beta多

样性以主坐标分析(PCoA)进行计算并可视化.SS各点分散,PS各点距离近,表明SS的群落结构差异较大,
而PS的菌群组成较为相似,这与SS样点间生境差异大有关.主成分轴PC1和PC2分别解释了49.24%和

23.06%的结构差异(图2).

去除至少在4个样本中相对丰度都小于0.0017的ASV,得到相对丰度前35的属,以此绘制相对丰度

热图(图3(a)),其中前35属在总序列中的平均相对丰度为0.4394±0.0304.由于S1_1、S2_1、S3_1样点理

化性质(如NH+
4-N、TOC、pH等)差异较大,使得SS中组成物种的重现性不如PS高.两种类型土壤中的优
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势细 菌 在 门 水 平 上 都 分 属 于 放 线 菌 门

(Actinobacteriota ) 和 变 形 菌 门

(Proteobacteria),且相对丰度无差异.属水平

上,菌群的相对丰度有所不同.Unclassified_

f Micrococcaceae、鞘氨醇单胞菌属(Sphin-
gomonas)、norank_f noorank_o Vici-
namibacterales和norank_f Vicinamibacte-
rales为土壤中的广布属,相对丰度与土壤类

型无关.SS中unclassified_f_Planococcaceae、
黄 杆 菌 属 (Flavobacterium)、副 球 菌 属

(Paracoccus)、unclassified_f_Comamona-
daceae、红细菌属(Rhodobacter)、Nodosilinea_

PCC_7104相对丰度高于PS;PS中类诺卡氏

菌属(Nocardioides)、unclassified_f_Nocar-
dioidaceae、硫杆菌属(Thiobacillus)、unclas-
sified_f_Intrasporangiaceae、芽 孢 杆 菌 属

(Bacillus)、norank_f_Anaerolineaceae、norank_f_Caldilineaceae、norank_f_norank_o_SJA-15、norank_f_

norank_o_norank_c_MB-A2-108、Gaiella、norank_f_Sutterelleaceae相对丰度高于SS(图3(b)).norank_f_

Anaerolineaceae、norank_f_Caldilineaceae、norank_f_norank_o_SJA-15、norank_f_norank_o_norank_c_

KD4_96属绿弯菌门(Chloroflexi),在PP中的丰度显著高于SS.Chlorolema 也为Chloroflexi中的一属,但
仅在S1_1中有较高的相对丰度.此外,Porphyrobacter、Unclassified_f_Rhodobacteraceae、Rhodobacter作为

不产氧光合细菌,能通过H2、硫化物、FeII等还原物质提供电子供体还原CO2 进行光合自养生长,因而在低

有机质的SS中呈现较高的相对丰度.
进一步地用线性判别(LEfSe)分析确定了组间属水平上丰度差异显著的21属(P<0.05).如附录图S1,

norank_f_Caldilineaceae、norank_f_norank_o_SJA-15、norank_f_Anaerolineaceae、norank_f_norank_o_

norank_c_KD4_96、norank_f_Steroidobacteraceae、norank_f_Sutterellaceae、Thiobacillus等的丰度在PS中

显著高于SS,而unclassified_f_Comamonadaceae、norank_f_Rhizobiales_Incertae_Sedis、Porphyrobacter、

unclassified_f_Rhodobacteraceae、Paracoccus、微小杆菌属(Exiguobacterium)、unclassified_f_Planococcace-
ae、Flavobacterium等的丰度在PS中显著低于SS.
2.3 细菌优势组成物种功能预测分析

BugBase表型预测结果显示,35个土壤优势菌属涵盖了全部7个类型的微生物群落,除厌氧、生物膜形

成外的其他功能菌的比例在SS和PS之间无显著性差异(图4(a)).选取与生物膜形成和氧需求相关的类型

分析各自组成细菌的贡献度,如图4(b-e)).科水平上,土壤优势菌中的严格厌氧菌包括norank_o Vici-
namibacterales、Vicinamibacteraceae,其在PS中相对丰度显著高于滩地土.鞘脂单胞菌科(Sphingomona-
daceae)、类诺卡氏菌科(Nocardioidaceae)、norank_o_norank_c_MB-A2-108、Rhizobiales_Incertae_Sedis为

两种土壤中贡献度前四的好氧菌.相对优势兼性厌氧菌包括微杆菌科(Microbacteriaceae)、嗜氢菌科

(Hydrogenophilaceae)、红细菌科(Rhodobacteraceae),其中 Hydrogenophilaceae在 PS中相对丰度高,

Rhodobacteraceae在SS中相对丰度高,并是参与SS生物膜形成的重要类群.
为研究土壤优势菌属在生物地球化学循环中的作用,利用FAPROTAX预测确定了12个功能类群

(图5).它们主要参与土壤碳、硫元素的转化和提供能量,其中化能异养型、需氧化能异养型功能类群占绝对

优势.氧化硫和硫化物的类群在两种土壤中的比例差异显著(P<0.01),其他类群无差异.此外,P2_1,P3_1
中具PAHs降解功能的细菌比例相对升高.S3_1中光养生物占优势,包括光合自养和光合异养两类,分别为

能产生氧气的蓝藻(主要是浮丝藻属)和不产生氧气的光合细菌(主要是Porphyrobacter、unclassified_f_

Rhodobacteraceae、Rhodobacter)贡献,尤以光合异养功能细菌为主.
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3 讨 论

3.1 沿黄流域土壤细菌群落结构分析

本研究中SS与PS的土壤类型不同,孕育了某些特定的微生物类群.SS中unclassified_f_Planococcace-
ae的优势序列(ASV2)与动球菌属(Planococcussp.)相似性高.Planococcus为好氧菌,GAN等[15]从盐碱土

壤中分离得到的Planococcus最适pH为9.0.SS为砂质土,透气性良好,pH值接近9.0,可能是unclassified_

f_Planococcaceae相对丰度高的关键.Paracoccus广泛存在于多种生境,对土壤中多环芳烃(PAHs)、邻苯二

甲酸二甲酯等污染有较好的降解作用[16-17].脱氮副球菌(Paracoccusdenitrificans)是Paracoccus的模式

种,也是重要的土壤好氧反硝化菌.SS中Paracoccus丰度高于PS,说明SS可能形成独特的环境,较OMs丰

富、N源充足的PS更适宜Paracoccus的生长繁殖.Flavobacterium 也是两种类型土壤中的差异物种.研究

发现,Flavobacterium 是土壤中鱼腥藻属(Anabaenasp.)PCC7120的重要伴生菌,具有适应寡营养的特性,
可能是SS中相对丰度高的原因之一[18].
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PS中类诺卡氏菌Nocardioides、Bacillus、Thiobacillus丰度显著高于SS.土壤中Nocardioides的某些

种参与N、S元素循环[19-20].Bacillus是水稻田常见的组成微生物[21-22].枯草芽孢杆菌(Bacillussubtilis)

DBM与矿物成分(高岭石、针铁矿)形成的复合体提高了矿物本身对铜(Cu)和铅(Pb)的吸附能力,并保护了
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DBM免受重金属毒害[23].Thiobacillus 是自然生境中重要的化能自养菌,主要参与氧化硫化物(H2S,

S2O2-3 )或单质硫为硫酸.本研究中Thiobacillus与pH极显著负相关(P<0.01),与FeII、FeT正相关(P<
0.05),表明偏酸性环境和高含量FeII会更适宜氧化亚铁硫杆菌(Thiobacillusferrooxidans)生存,说明

T.ferrooxidans可能是Thiobacillus中的优势种之一.此外,Thiobacillus与NH+
4-N显著正相关,其优势序

列ASV42与环境样本中一反硝化Thiobacillus(登录号MG801484.1)相似性(>99%)高,说明ASV42可能

具有脱N作用.因此,推测T.ferrooxidans、T.denitrificans是本研究中Thiobacillus的重要组成物种.此
外,Bacillus、Thiobacillus是重要的发酵型铁环原微生物[24],有效改善石灰性土(pH7.5~8.5)缺铁状况[25].
土壤中Thiobacillus丰度可直接影响C、N、Fe、S元素转化.Thiobacillus是PS中的优势菌,因此在稻田干

湿周期中Thiobacillus与土壤元素转化的关系的研究对稻田的精细化管理具有重要的指导意义.

光养微生物有光合产氧和光合不产氧两类.与PS相比,SS中光合自养微生物总的相对丰度高,其中又

以光合不产氧细菌的丰度占优势.SS中SymphothecePCC702、Planthorix 为光合产氧细菌,Chloronema、

Rhodobacter和unclassified_f_Rhodobacteraceae为厌氧不产氧光合细菌.研究发现,Porphyrobacter属中也

包含有好氧不产氧的光合类群[26].SS中 Porphyrobacter、Chloronema、Rhodobacter 和unclassified_f_
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Rhodobacteraceae相对丰度高,主要是因为光辐射作用下,它们能以 H2、硫化物、FeII等还原物质提供的电

子供体还原CO2 光合自养生长,因而在有机质低的滩地环境中较异养代谢微生物呈现出一定的生存优势.
Rhodobacter是稻田土中常见的优势光合细菌,大多能随外界氧气、有机质浓度的改变进行好氧、微需氧或

光合厌氧代谢[27].C是植物必需的六种大量元素之首.土壤中的C固存与土壤肥力密切相关.光氧微生物是

土壤有机碳的重要生产者.为提高沿黄稻田有机碳含量,结合测序结果,可在沿黄稻田干湿周期分别接种好

氧Porphyrobacter和厌氧Chloronema、Rhodobacter实现生物固碳以减少外源有机肥使用量.
3.2 土壤优势物种的功能及生物地球化学作用

土壤菌群组成与其环境适应性有关,并影响着生境内元素的生物地球化学循环.基于BugBase表型预测

的结果显示,优势菌属包括了全部的7类表型.严格厌氧功能菌是PS和SS中的重要差异类群,具体为,

norank_o Vicinamibacterales、Vicinamibacteraceae在 PS中相对丰度显著高于SS.Microbacteriaceae、

Hydrogenophilaceae、Rhodobacteraceae是优势兼性厌氧菌,此外,Rhizobiales_Incertae_Sedis、Rhodobacter-
aceae与生物膜形成相关,它们在SS中的相对丰度均高于PS.基于FAPROTAX数据库预测确定了12个功

能类群,它们主要参与土壤碳、硫等的转化和提供能量.化能异养和需氧化能异养型微生物在总微生物类群

中占绝对优势.氧化硫和硫化物的微生物在两类土壤中的比例有极显著差异.SS中光养微生物的相对丰度普

遍高于PS,尤以S3_1(Porphyrobacter、unclassified_f_Rhodobacteraceae、Rhodobacter构成)为最高.光合自

养微生物的存在提高了光能利用率,供给了部分有机碳源,对维持生境内稳定的菌群结构起重要作用.PS中

具硫、硫化物氧化和PAHs降解功能的微生物的比例也相对较高.T.ferrooxidans、T.denitrificans为

Thiobacillus的重要组成物种,通过代谢硫和硫化物影响体系内Fe、N元素的转化.微生物降解作用是环境

中PAHs去除的主要途径[28].与焦化厂污染的荒地相比,农田土壤理化特性增加了PAHs降解菌和总细菌

群落的多样性,与低分子量PAHs相关的降解菌主要隶属于变形杆菌,与高分子PAHs相关的降解菌主要

隶属于放线菌[28].FAPROTAX功能热图分析结果显示,PS(尤其是P2_1、P3_1)中PAHs降解功能微生物

的相对丰度高于SS.Sphingomonas生境广,适应性强,对复杂结构的难降解芳香化合物有特异作用,在生物

聚合物的生产方面有优越性.本研究中Sphingomonas丰度在两种不同利用方式的土壤中无显著性差异,说
明PS中可能有其他的具芳香烃功能的微生物存在.研究发现,农业土壤中Nocardioides也是具降解PAHs
功能的微生物的重要类群之一[29].本研究中Nocardioides、unclassified_f_Nocardioidaceae在P2_1、P3_1中

的相对丰度显著高于其他样点,与PAHs降解功能的热图分析结果一致,表明Nocardioides、unclassified_f_

Nocardioidaceae可能是促使PAHs降解的关键类群.
unclassified_f Micrococcaceae为两种类型土壤中的绝对优势属.本研究中unclassified_f Micrococ-

caceae的优势代表序列ASV1和ASV3与节杆菌属(Arthrobactersp.)相似性达100%.Arthrobacter菌株严

格好氧,具有高效降解有机污染物和吸附重金属的能力[30].Arthrobactersp.ADH-2在10h内对100mg/L
阿特拉津的降解率为99.9%[31].研究显示,unclassified_f Micrococcaceae是健康与发病烟田微生物的主要

差异物种之一,在健康烟田土壤中的相对丰度是发病土壤的2倍[32].此外,unclassified_f Micrococcaceae
也是间作甘蔗植株中特有的内生菌之一[33].

生态系统中存在多元素的耦合作用,因此,参与碳、硫等元素代谢的微生物往往也介导了生境内的N转

化过程.Paracoccusdenitrificans厌氧条件下以H2 作为电子供体,利用CO2、HCO-
3 等无机碳源,还原硝酸

盐到亚硝酸盐到氧化氮(NO、N2O)和N2[34].该过程是生物地球化学氮循环中重要的反硝化反应,方程式为:

①5H2+2NO-
3 →N2+4H2O+2OH-;H2+0.35NO-

3 +0.35H+ +0.052CO2→0.17N2+1.1H2O+
0.010C5H7O2N[34].好氧条件下,P.denitrificans对溶解性硝酸盐、亚硝酸盐的去除以同化作用为主,少部

分经由反硝化作用去除[35].学者们也发现了同时具有异养硝化-好氧反硝化功能的菌株,为P.denitrificans
用于废水短程脱氮提供参考[36].某些Rhodobacter菌株以NO-

3-N为电子受体,有机碳源为电子供体光合异

养生长,是沉积物中一种关键的反硝化菌[37].研究报道,Rhodobacter是汾河下游水体中nirS型反硝化细菌

群落的3个主导菌属之一,在下游某些采样点的相对丰度可高于98%,其相对丰度与NO-
3-N负相关[38].本

研究中Rhodobacter 与NO-
3-N也显著负相关,说明所调查区域的Rhodobacter 中可能存在反硝化脱氮菌

株.T.denitrificans利用元素硫为电子供体从水生环境中去除NO-
3 ,是重要的硫自养反硝化菌.溶解性有
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机质作为一种微生物光敏剂驱动T.denitrificans发生光电反硝化反应[39].

4 结 论

本研究利用高通量测序技术揭示了沿黄稻区SS和PS土样中的菌群结构、多样性及差异物种,发现两

种土样中的菌群丰富度和多样性指数差异不显著,但部分菌群相对丰度差异显著.unclassified_f Micrococ-
caceae、Sphingomonas为土壤中的广布种;Bacilllus、Thiobacillus在PS中的相对丰度显著高于SS;PS中

光合细菌的相对丰度则显著低于SS.特别地,与硫代谢相关的Thiobacillus,推测主要由T.denitrificans和

T.ferrooxidans组成,而Rhodobacteraceae则是土壤优势菌属中重要的促生物膜形成微生物.基于Bug-
Base、FAPROTAX数据库的菌群表型和功能预测结果显示,SS和PS均包括了7类表型和12类地化循环

相关微生物,其中厌氧、氧化硫或硫化物功能的类群在土壤中的相对丰度差异显著.
但本研究样本量较少,对SS和PS土壤微生物的差异性认识可能不全面.未来,需要更全面的研究以揭

示土壤类型、土地利用方式等影响下的微生物群落结构与功能.

  附录见电子版(DOI:10.16366/j.cnki.1000-2367.2023.06.02.0007).
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Soilmicrobialcommunitystructureandeco-functionintherice
zonealongtheYellowRiver

TianYingyinga,b,GuoQia,ChenXingrua,SunXianghuia,b,ZhaoJinga,b

(a.DepartmentofMaterialScienceandEngineering;b.XinxiangCityEngineeringResearchCenterforWastewater

TreatmentEnergySavingandEmissionReduction,HenanInstituteofTechnology,Xinxiang453003,China)

  Abstract:Inthepresentstudy,samplesofriversidesandsoil(SS)andadjacentpaddysoil(PS)werecollectedtoknow
themicrobialcompositionofdifferentsubstratesoilsinthericezonealongtheYellowRiver.Thehigh-throughputsequencingof
16SrRNAgenewasusedtouncoverthesoilmicrobialcompositionsandtoexplainmicrobes'potentialeco-function.Alphadi-
versityanalysisshowednosignificantdifferenceinmicrobialrichnessanddiversityindexbetweenthetwosoils.Furtherspecies
analysisshowedtheubiquitousdistributionofunclassified_f Micrococcaceae,Sphingomonas,norank_f noorank_o Vici-
namibacteralesandnorank_f Vicinamibacterales,whoseabundanceswereindependentofsoiltypes.However,therelativea-
bundancesofBacilllusandThiobacillusweresignificantlyhigherinPSthanthatinSS.Thefunctionheatmapanalysisbased
onFAPROTAXdatabaseshowedthataromaticcompounddegradingbacteriainPS(especiallyP2_1andP3_1)washigherthan
thatinSS.Combinedwiththeresultsofbacterialrelativeabundance,Nocardioidesandunclassified_f_Nocardioidaceaemight
bethekeygeneracontributingtoaromaticcompounddegradation.Thephototrophicmicrobes(PMs)inSSweremoreabundant
thanthatinPS,whichweredominantanoxygenicPMslikePorphyrobacter,unclassified_f_RhodobacteraceaeandRhodobact-
er.Moreover,RhodobacteraceaewaslikelytoparticipateinbiofilmformationinSS.Overall,soilmicrobialcompositionsalong
theYellowRiverweretosomeextentimpactedbythesoiltype,drivingthedifferencesoftheireco-functions.

Keywords:soilmicrobialcommunitystructure;eco-function;paddysoil;sandsoil
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