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研究报告 

小麦/玉米轮作田根际微生物多样性分析 
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摘  要：【背景】小麦/玉米轮作是中国粮食作物主要种植模式之一，目前对小麦/玉米轮作田根际土

壤微生物差异变化缺乏全面的了解。【目的】明确小麦/玉米根际土壤微生物差异变化并了解其潜在

功能。【方法】以小麦/玉米根际土壤为材料，运用细菌 16S rRNA 基因和真菌 rDNA ITS 基因测序，

分析小麦/玉米根际土壤微生物多样性。【结果】玉米季微生物丰富度高于小麦季，而多样性无明显

差异。放线菌门(Actinobacteria)、变形菌门(Proteobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)和绿弯菌门

(Chloroflexi)为小麦季和玉米季根际土壤的优势细菌门，优势真菌门为子囊菌门(Ascomycota)。小麦

季和玉米季共有细菌和真菌分别是 631 个和 261 个，小麦季特有细菌和真菌分别是 38 个和 58 个，

玉米季特有细菌和真菌分别是 25 个和 39 个。LEfSe 分析(LDA 阈值为 2)细菌和真菌表明，放线菌纲

(Actinobacteria)和微囊菌目(Microascales)在小麦季富集，鞘脂单胞菌目(Sphingomonadales)和银耳纲

(Tremellomycetes)在玉米季富集。小麦季、玉米季微生物代谢功能不同，与小麦季相比，玉米季养分

循环的代谢通路丰富度较高，而参与氧化应激的代谢通路丰富度较低。【结论】该研究结果对指导小

麦/玉米轮作田管理具有理论和实践意义。 
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Abstract: [Background] Wheat/maize rotation is one of the main cropping patterns of grain crops in 
China. At present, there is still a lack of comprehensive understanding of the microbial diversity in 
rhizosphere soil of wheat/maize rotation field. [Objective] The objective of this thesis is to identify the 
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variation of wheat/maize rhizosphere soil microorganisms and understand their potential functions. 
[Methods] In this study, wheat/maize rhizosphere soil was used as material, and bacterial 16S rRNA gene 
and fungal rDNA ITS gene sequencing were used to analyze the microbial diversity of wheat/maize 
rhizosphere soil. [Results] The results showed that the abundance of microorganisms in maize season was 
higher than that in wheat season, but there was no significant difference in diversity. Actinobacteria, 
Proteobacteria, Acidobacteria and Chloroflexi were the dominant phyla of bacterium in the rhizosphere 
soil in wheat and maize seasons, while Ascomycota was the dominant phylum of fungi. There were 631 
and 261 common bacteria and fungus in wheat and maize seasons. There were 38 and 58 unique bacteria 
and fungus in wheat season, and 25 and 39 unique bacteria and fungus in maize season, respectively. 
LEfSe analysis (LDA threshold is 2) of bacterium and fungi showed that Actinobacteria and Microascules 
were enriched in wheat season. Meanwhile, Sphingomonadales and Tremellomycetes were enriched in 
maize season. Compared with wheat season, the abundance of metabolic pathways involved in nutrient 
cycling in maize season was higher, while the abundance of metabolic pathways involved in oxidative 
stress was lower. [Conclusion] The results have theoretical and practical significance for guiding the 
management of wheat/maize rotation fields. 
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土壤是“微生物种子库”，为植物提供了大量的

微生物候选库[1]。土壤微生物在生态系统中起着重

要作用 [2]，是影响土壤质量 [3]、土壤肥力和生产  

力[4]的关键因素。同时，土壤微生物也是植物-土

壤系统中比较活跃的组成成分，土壤微生物多样性

代表着微生物群落的稳定性，对植物的生长发育和

群落结构的演替具有重要作用[5]。根际土壤微生物

的数量和种类是影响植物生长发育和健康状况的

重要因素[6-8]。不同的根际微生物群落负责不同的

生态系统功能，这些微生物自身和转化中释放一定

的碳、氮、磷、硫，是一个巨大的养分库[9-10]。根

际微生物的变化影响土壤养分的吸收和转化[11]，

有益微生物可通过提高土壤有效养分含量及吸收，

在促进植物生长的同时提高植物抗病能力和抗逆

能力[12-13]。不同的耕作制度会影响根际土壤微生

物，特别是有益微生物[14]。 

冬小麦-夏玉米轮作是我国一年两熟制农作物

典型种植模式之一，其面积占我国粮食播种面积的

68.4%[15]，在保证国家粮食安全方面具有重要地

位。不同种植模式下的作物根际土壤微生物已有研

究，王芳等[16]对不同种植方式下大豆根际土壤细

菌多样性进行分析，发现大豆轮作根际土壤细菌菌

群多样性高于连作方式，并表明不同轮作方式细菌 

菌属丰富度差异不明显。王素娜[17]利用高通量测

序技术研究了轮作缓解甜瓜连作障碍的机理，结果

表明茴香/甜瓜轮作、苯甲酸苄基酯和木霉菌具有

缓解甜瓜连作障碍的作用。全鑫等[3]对小麦-玉米

轮作一体化保护栽培期间土壤微生物群落变化的

研究结果说明，小麦-玉米体系中微生物群落变化

与作物栽培及生育期等因素有密切的关系。根际土

壤微生物是导致轮作与连作对植株生长发育影响

的最主要因素。合理轮作可有效改善土壤微生物菌

群结构和丰富度，有利于提高土壤微生物群落的多

样性和稳定性、改善土壤肥力、提高产量、改善品

质、减少作物病虫害的发生[18-21]。然而对我国北方

小麦/玉米常年轮作田根际微生物的深入研究很少。 

本试验利用 Illumina-MiSeq 高通量测序技术，

研究小麦/玉米根际土壤微生物多样性。本研究通

过细菌 16S rRNA 基因和真菌 rDNA ITS 基因测序

分析小麦/玉米根际土壤微生物多样性，并预测潜

在功能，对深入了解轮作制度下微生物与植物生长

之间的密切联系、减少传统农药使用、改善农业环

境、指导小麦/玉米轮作种植管理具有重要意义。 

1  材料与方法 

1.1  土壤采样和土壤样品处理 

取样地点位于山西省农业科学院小麦研究所
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洪堡国家试验基地，作物种植模式为常年小麦/玉

米轮作，土壤类型为石灰性褐土。属暖温带大陆半

干旱季风气候，年平均气温 9−13 °C，年平均降水

量 494.19 mm，无霜期 197 d。小麦根际土壤和玉

米根际土壤采样时间分别为 2019 年 6 月 3 日和

2019 年 9 月 26 日，采样方法为“五点取样法”，使

用酒精消毒过的干净铁锹或小铲沿植物外 10 cm

周围往下挖 20 cm 深度的土壤，去掉地表大块砂石

和其他杂物，3 次重复。装入自封袋中贴上标签，

封口，同时在塑料封口袋上写清采样编号，带回实

验室，筛去土壤中细小的枯落物和石块，在−20 °C

冰箱保存。将混合均匀的土壤样品送上海美吉生物

医药科技有限公司进行高通量测序，并分析小   

麦/玉米根际土壤微生物多样性。 

1.2  DNA 提取、PCR 扩增和 Illumina MiSeq

测序 

分别取小麦、玉米根际土样，采用 CTAB 法

提取土壤总 DNA，利用 1%琼脂糖凝胶电泳检测

DNA 质量，用 NanoDrop ND-2000 超微量核酸蛋

白测定仪分析抽提 DNA 浓度和纯度。选取完整且

质量较好的材料用于后续分析。 

以制备好的 DNA 为模板，细菌以细菌通用引

物(V3−V4) 338F (5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCA 

G-3′)和 806R (5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)

为引物，真菌用真菌通用引物 ITS1F (5′-CTTGGTC 

ATTTAGAGGAAGTAA-3′)和 ITS2R (5′-GCTGCG 

TTCTTCATCGATGC-3′)为引物。采用扩增试剂盒

KT121221 进行 PCR，PCR 反应体系(25 μL)：预混

料 12.5 μL，正、反向引物(10 μmol/L)各 1 μL，DNA

模板(大约 20 ng 的 DNA) 1 μL。PCR 反应条件：

95 °C 3 min；95 °C 30 s，55 °C 30 s，72 °C 30 s，

25 个循环；72 °C 10 min。PCR 产物经 2%琼脂糖

凝胶电泳检测，使用 AxyPrepDNA 凝胶回收试剂

盒切胶回收 PCR 产物，QuantiFluorTM-ST 蓝色荧

光定量系统进行定量。MiSeq 文库构建和测序均在

上海美吉生物医药科技有限公司进行，测序平台为

Illumina MiSeq PE300。 

1.3  序列处理与分析 

测序后获得原始数据，使用 Trimmomatic 和

FLASH 软件对测序数据进行优化，通过质量控制

和序列质量过滤获得高质量的序列。使用 UPARSE

对 OTU 进行聚类，并采用 RDP Classifier 贝叶斯

算法对相似性为 97%的非重复序列进行物种分类

学分析。利用 QIIME 生成各种分类学丰富度表及

进行 α 多样性距离计算。丰富度和多样性指数根据

Mothur 生成，包括 ACE 指数、Chao1 指数、Shannon

指数和覆盖度。利用 R 语言软件制作稀释曲线图、

群落结构组分图。使用 Venn Diagram 绘制 Venn 图

分析处理过程中共有 OTU 和特有 OTU。使用

Tax4Fun 对序列进行 KEGG 功能预测。 

1.4  数据上传 

小麦 /玉米根际微生物测序原始数据上传至

NCBI SRA 中，登录号为 SUB9894381。 

2  结果与分析 

2.1  土壤微生物种类及多样性分析 

利用 MiSeq 平台对采集的样品进行高通量测

序，小麦季和玉米季的细菌和真菌所有样本的覆盖

率均在 98.39%以上(表 1)，并且每个样本的稀释曲

线已接近饱和(图 1)，表明测序深度已达到饱和，

结果能真实反映样本条件。小麦/玉米根际土壤样

品多样性指数分析显示，玉米季 ACE 指数和

Chao1 指数均高于小麦季，表明玉米季根际土壤

细菌和真菌丰富度高于小麦季。玉米季和小麦季

Shannon 指数无明显差异，表明玉米季根际土壤

细菌和真菌多样性与小麦季相似。结果表明玉米

季 ACE 指数和 Chao1 指数均大于小麦季，而

Shannon 指数在玉米季和小麦季无明显变化，表

明玉米季微生物丰富度大于小麦季，而微生物多

样性在小麦季与玉米季相似。 

测序结果(表 2)表明，根际土壤细菌和真菌 OTU

在玉米季高于小麦季。小麦季根际土壤共获得   

1 100 个细菌 OTU，鉴定出细菌 23 门 53 纲 100 目

187 科 314 属 566 种；共获得 542 个真菌 OTU， 
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表 1  小麦/玉米土壤根际样品多样性指数 
Table 1  Diversity index of wheat/maize rhizosphere samples 

微生物 Microorganism 物种 Species ACE index Chao1 index Coverage (%) Shannon index 

细菌 Bacteria 小麦 Wheat 1 300 (1 223, 1 376) 1 303 (1 220, 1 387) 98.436 7 6.22 (6.06, 6.32)

玉米 Maize 1 338 (1 326, 1 348) 1 341 (1 336, 1 346) 98.398 9 6.24 (6.12, 6.30)

真菌 Fungus 小麦 Wheat 537 (510, 573) 533 (496, 573) 99.838 1 4.03 (3.69, 4.43)

玉米 Maize 548 (534, 562) 546 (543, 552) 99.827 2 4.04 (3.92, 4.12)

 

 
 
图 1  土壤细菌(A)和真菌(B)稀释曲线 
Figure 1  Rarefaction curve of soil bacteria (A) and fungus (B) 

 
表 2  小麦/玉米植物根际土壤微生物种类统计 
Table 2  Statistics of microbial species in rhizosphere soil of wheat/maize 

物种 Species 微生物 Microorganism 门 Phylum 纲 Class 目 Order 科 Family 属 Genus 种 Species OTU 

小麦 Wheat 细菌 Bacteria 23 53 100 187 314 566 1 100 

真菌 Fungus 5 19 51 98 182 285 542 

玉米 Maize 细菌 Bacteria 27 57 114 203 332 621 1 397 

真菌 Fungus 5 20 50 102 173 269 579 

 
鉴定出真菌 5 门 19 纲 51 目 98 科 182 属 285 种。

玉米季根际土壤共获得 1 397 个细菌 OTU，鉴定

出细菌 27 门 57 纲 114 目 203 科 332 属 621 种；

共获得 579 个真菌 OTU，鉴定出真菌 5 门 20 纲

50 目 102 科 173 属 269 种。 

2.2  小麦/玉米根际土壤细菌和真菌群落组成 

微生物群落结构分析表明，在门水平(图 2)，

放线菌门(Actinobacteria)、变形菌门(Proteobacteria)、

酸杆菌门 (Acidobacteria)和绿弯菌门 (Chloroflexi)

为小麦季和玉米季根际土壤的优势细菌门。小麦季

根 际 土 壤 放 线 菌 门 (Actinobacteria) 、 厚 壁 菌 门

(Firmicutes)和拟杆菌门(Bacteroidetes)的相对丰富

度高于玉米季；而酸杆菌门(Acidobacteria)、芽殖单

胞菌门(Gemmatimonadetes)和绿弯菌门(Chloroflexi)

在小麦季相对丰富度低于玉米季。小麦季和玉米季

根际土壤的优势真菌门为子囊菌门(Ascomycota)，

相 对 丰 富 度 占 80% 以 上 。 玉 米 季 子 囊 菌 门

(Ascomycota)的相对丰富度低于小麦季；而接合菌门

(Zygomycota)和担子菌门(Basidiomycota)相对丰富

度在玉米季高于小麦季。 
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图 2  小麦/玉米根际土壤细菌(A)和真菌(B)在门水平的丰富度 
Figure 2  Abundance of the bacteria (A) and fungus (B) in the rhizosphere soil of wheat/maize at phyla level 

 
在属水平(图 3)，小麦季和玉米季根际土壤细菌

和真菌含量差异显著。检测到 31 个主要细菌属(相

对丰富度均大于 1%)，Norank_f_Vicinamibacteraceae、

Norank_f_Norank_o__Vicinamibacterales、Norank_f_ 

Norank_o__Norank_c__KD9-96、Norank_f__JD30-KF- 

CM45、Norank_f__Gemmatimonadaceae、RB41、

芽孢杆菌属(Bacillus)、类诺卡氏菌属(Nocardioides)

和鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)为小麦季和玉

米季根际土壤优势细菌属。其中，玉米季芽孢杆菌

属(Bacillus)和类诺卡氏菌属(Nocardioides)相对丰

富度低于小麦季，其余细菌属玉米季的相对丰富度

均高于小麦季。毛壳菌属(Chaetomium)、假阿利什

霉属(Pseudallescheria)、被孢霉属(Mortierella)、隐

球酵母属(Cryptococcus)、篮状菌属(Talaromyces)、

赤霉菌属(Gibberella)、腐殖霉属(Humicola)、镰刀

菌属(Fusarium)为优势真菌属。其中，玉米季根

际 土 壤 毛 壳 菌 属 (Chaetomium) 、 被 孢 霉 属

(Mortierella)、隐球酵母属(Cryptococcus)、篮状菌

属(Talaromyces)和腐殖霉属(Humicola)相对丰富度

高于小麦季；而假阿利什霉属(Pseudallescheria)、 
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图 3  小麦/玉米根际土壤细菌(A)和真菌(B)属的丰富度 
Figure 3  Abundance of the bacteria (A) and fungus (B) genus in the rhizosphere soil of wheat/maize 
 

赤霉菌属 (Gibberella)和镰刀菌属 (Fusarium)小麦

季相对丰度高于玉米季。 

利用 LEfSe 差异分析根际土壤微生物(LDA

阈值为 2)发现，小麦季细菌 (图 4A)放线菌 纲

(Actinobacteria) 、 Anaerolineae 和 厚 壁 菌 门

(Firmicutes)显著富集，另外，玉米季鞘脂单胞菌目

(Sphingomonadales)、α-变形菌纲(Alphaproteobacteria)、

囊胚链目(Blastocatellales)富集。小麦季/玉米季

真菌进行 LEfSe 分析(图 4B)，小麦季样本微囊

菌 目 (Microascales)和 粪 壳 菌纲 (Sordariomycetes)

显 著 富 集 ， 而 玉 米 季 富 集 的 样 本 包 括 银 耳 纲

(Tremellomycetes)、银耳目(Tremellales)、接合菌

门(Zygomycota)和被孢霉目(Mortierellales)。 

2.3  小麦/玉米根际土壤微生物种水平分析 

小麦季、玉米季根际土壤微生物在种水平分

析(图 5)，鉴定出小麦季和玉米季分别有 669 种

和 656 种 根 际 细 菌 ， 其 中 两 者 共 有 根 际 细 菌  

631 种，小麦季有 38 个特有种，包括嗜根寡养单

胞菌 (Stenotrophomonas rhizophila) 和 黄 色 土 源 菌

(Flavisolibacter tropicus)等；玉米季有 25 个特有

种，包括噬菌蛭弧菌(Bdellovibrio bacteriovorus)和

格氏糖多孢菌(Saccharopolyspora gregorii)等。小麦 
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图 4  小麦/玉米根际土壤微生物 LDA 判别柱形图 
Figure 4  LDA discriminant histogram of microorganisms in wheat/maize rhizosphere soil 
 

季和玉米季分别有 319 种和 300 种根际真菌，其

中两者共有根际真菌有 261 种，小麦季有 58 个特

有种，包括产黄青霉(Penicillium chrysogenum)和绳

生毛壳菌(Chaetomium funicola)等；玉米季有 39 个

特有种，包括棒曲霉(Aspergillus clavatus)和土曲霉

(Aspergillus terreus)等。 

2.4  小麦季/玉米季微生物代谢功能不同 

使用 Tax4Fun 对小麦/玉米根际微生物群落的

潜在功能进行预测，发现一些代谢通路在小麦季和

玉米季有所差异(表 3)。与小麦季相比，玉米季果

糖和甘露糖代谢、磷酸肌醇代谢、卟啉和叶绿素代

谢、氧化磷酸化、ABC 运输等过程有较高的丰富

度。小麦季 KEGG 通路中嘌呤代谢、嘧啶代谢、

半胱氨酸和甲硫氨酸代谢、淀粉和蔗糖代谢、氨

基糖和核苷酸糖代谢、肽聚糖生物合成、核苷酸切

除修复、其他聚糖降解及同源重组等丰富度较高。 
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图 5  小麦/玉米根际土壤细菌(A)和真菌(B)种水平分析 
Figure 5  Analysis of bacteria (A) and fungus (B) in wheat/maize rhizosphere soil at species level 

 
表 3  小麦/玉米根际土壤微生物 KEGG 功能注释 
Table 3  Functional annotation of KEGG in rhizosphere soil microorganisms of wheat/maize 

代谢功能 

Metabolic function 

HBXMT-1 

(%) 

HBXMT-2 

(%) 

HBXMT-3 

(%) 

HBYMT-1 

(%) 

HBYMT-2 

(%) 

HBYMT-3 

(%) 

ABC 运输 ABC transporters 10.02 10.47 9.75 11.47 11.55 11.31 

氮代谢 Nitrogen metabolism 1.78 1.79 1.87 2.08 2.08 2.01 

卟啉与叶绿素代谢 

Porphyrin and chlorophyll metabolism 

1.93 2.02 1.92 2.17 2.19 2.12 

肽聚糖生物合成 Peptidoglycan biosynthesis 1.53 1.51 1.48 1.36 1.35 1.39 

淀粉和蔗糖代谢 Starch and sucrose metabolism 1.51 1.45 1.54 1.12 1.08 1.19 

氧化磷酸化 Oxidative phosphorylation 1.80 1.81 1.84 1.91 1.90 1.87 

果糖和甘露糖代谢 

Fructose and mannose metabolism 

1.33 1.36 1.31 1.38 1.39 1.37 

嘌呤代谢 Purine metabolism 3.22 3.26 3.22 3.15 3.15 3.16 

嘧啶代谢 Pyrimidine metabolism 2.06 2.09 2.01 1.94 1.94 1.96 

半胱氨酸和甲硫氨酸代谢 

Cysteine and methionine metabolism 

1.15 1.13 1.13 1.02 1.00 1.04 

磷酸肌醇代谢 Inositol phosphate metabolism 0.36 0.37 0.34 0.38 0.39 0.38 

同源重组 Homologous recombination 1.14 1.13 1.16 1.02 1.02 1.04 

过氧化物酶体 Peroxisome 0.22 0.22 0.22 0.21 0.21 0.21 

其他聚糖降解 Other glycan degradation 0.25 0.26 0.23 0.09 0.10 0.12 

氨基糖和核苷酸糖代谢 

Amino sugar and nucleotide sugar metabolism 

1.65 1.65 1.60 1.47 1.47 1.50 

细菌趋化性 Bacterial chemotaxis 0.90 0.94 1.02 0.87 0.85 0.89 

核苷酸切除修复 Nucleotide excision repair 0.95 0.95 0.94 0.89 0.88 0.89 

注：“-1，-2 和-3”代表 3 个重复 

Note: “-1, -2 and -3” represents three repetitions 
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玉米季有关养分循环的代谢通路丰富度较高，如氮

代谢和氧化磷酸化等。同时参与氧化应激的代谢通

路丰富度较低，如半胱氨酸和甲硫氨酸代谢、过氧

化物酶体等。 

3  讨论与结论 

根际微生物群落对植物的健康和生产力至关

重要，因此在影响植物生长和健康方面根际微生

物群落被广泛研究。本研究对小麦/玉米根际土壤

细菌和真菌群落 α 多样性分析表明，小麦季和玉

米季微生物种类、数量、丰富度等方面存在一定

差异。玉米季 ACE 指数、Chao1 指数均高于小麦

季，而 Shannon 指数在两季则无明显差异，说明

玉米季微生物丰富度高于小麦季，而两季微生物

多样性相似。 

本研究分析小麦季和玉米季根际微生物群落组

成变化表明，在门水平，放线菌门(Actinobacteria)、

变形菌门(Proteobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)

和绿弯菌门(Chloroflexi)为小麦季和玉米季根际土

壤的优势细菌门，子囊菌门(Ascomycota)为优势真

菌门。研究结果表明，根际土壤细菌优势门为变形

菌门、绿弯菌门、酸杆菌门、放线菌门、芽单胞菌

门[22]，优势真菌门为子囊菌门和担子菌门[22-24]。

通过 LEfSe 分析根际土壤的细菌和真菌发现，放

线菌纲 (Actinobacteria)和微囊菌目 (Microascales)

在小麦季富集，鞘脂单胞菌目(Sphingomonadales)

和银耳纲(Tremellomycetes)在玉米季富集。 

本研究在种水平分析发现，洪堡国家试验基地

土壤中含有嗜根寡养单胞菌、噬菌蛭弧菌、土曲霉

等。嗜根寡养单胞菌可以提高根际土壤中硝态氮与

磷等元素的含量，改良根际土壤的理化性质，并且

提高植物中氮元素的含量。噬菌蛭弧菌是寄生于其

他细菌并能导致其裂解的一类革兰氏阴性菌，长期

使用抗生素影响其生长并导致药物残留，而噬菌蛭

弧菌能克服以上缺点，做到无毒害、无残留和作用

时间长等。吕恒等[25]通过研究根际真菌对土传病

害的抑制作用发现土曲霉是土壤中抑制土传病害

的重要因素。因此，本实验基地小麦/玉米轮作土

壤中的微生物资源丰富，值得进一步深入挖掘。 

为揭示微生物群落潜在功能，本研究对小麦

季和玉米季根际土壤微生物进行 KEGG 代谢功能

预测发现，小麦季和玉米季代谢通路有所差异。

其中，小麦季根际微生物具有相对丰富的能量代

谢通路，如淀粉和蔗糖代谢及各种糖降解途径。

同时，观察到小麦季细菌趋化和核苷酸切除与修

复功能等也较高，这些功能与植株根际竞争力有

关。然而，玉米季有关养分循环的代谢通路丰度

较高，同时参与氧化应激的代谢通路丰度较低。

Li 等[26]运用高通量测序技术，研究了耕作历史对

植物(花生)代谢过程的影响，结果表明连坐对植

物代谢过程产生影响，如使营养物质代谢和植物

激素生物合成功能衰退。唐婧  等[27]基于高通量

测序分析白云岩喀斯特土壤微生物多样性，结果

表明在白云岩科斯特地区存在微生物携带大量与

代谢有关的基因，并且土壤环境因子与代谢通路

间存在相关性。因此，土壤微生物与代谢过程密

切相关。本研究对轮作制度下小麦/玉米根际土壤

微生物群落结构及微生物潜在功能预测的研究，

为未来作物管理和作物微生物管理提供了理论

依据。今后将重点深入挖掘和利用长期轮作制

度下小麦季、玉米季功能根际微生物。 
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