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摘要：为探究球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂对楸树幼苗生长及土壤肥力的作用机制，本研究楸树幼苗为研究对象，采用室内盆栽试

验，设计 ０（ＣＫ），１０（Ｔ１），１５（Ｔ２），２０（Ｔ３）４ 种微生物菌剂施用量，测定幼苗生长情况、土壤微生物组成结构、土壤酶和土壤养分

等特征。 研究结果如下：（１）球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂可显著促进楸树幼苗的生长，株高、地径、地上及地下生物量显著提高

（Ｐ＜０．０５），Ｔ２ 处理下促生效果最好。 （２）施用球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂可显著提高土壤中有机质、硝态氮、铵态氮含量及脲酶、
磷酸酶、蔗糖酶活性（Ｐ＜０．０５）。 （３）球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂可显著影响土壤细菌群落组成，提高细菌群落的丰富度和多样

性，使土壤中 β⁃变形菌纲 （ Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 γ⁃变形菌纲 （ Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ） 的相对丰度显著下降， α⁃变形菌纲

（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、δ⁃变形菌纲（Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）的相对丰度呈显著提高，可使土壤中鞘氨醇单胞菌属（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）的
相对丰度显著提高 ２１．８８％—１０３．５６％（Ｐ＜０．０５），芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）的相对丰度提高 ６６．２８％—６５．９７％（Ｐ＜０．０５），酸杆菌属

（Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ）的相对丰度提高 １２．７６％—３８．０６％。 （４）冗余分析（ＲＤＡ）结果表明，土壤硝态氮、铵态氮、有机质是影响土壤细菌

群落分布和多样性的重要环境因子，土壤细菌群落结构的改变会显著影响土壤脲酶、蔗糖酶、碱性磷酸酶的活性。 因此，施用球

毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂可通过影响植物根际土壤的化学性质及生物性质，促进楸树幼苗的生长。 这一研究结果为楸树繁育提

供了新的指导方向，亦为将其用于困难立地及退化生态系统植被恢复提供基础理论指导。
关键词：球毛壳 ＮＤ３５；楸树；高通量测序；细菌群落；根际土
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ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ Ｃ． ｂｕｎｇｅｉ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ａｎｄ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｇｕｉｄａｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ Ｃ． ｇｌｏｂｏｓｕｍ ＮＤ３５ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ
ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ ｇｌｏｂｏｓｕｍ ＮＤ３５； Ｃａｔａｌｐａ ｂｕｎｇｅｉ； ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ； ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ；
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ

微生物是土壤环境的重要组成部分，参与调节了土壤生态系统中 ８０％—９０％的代谢过程，不仅是养分循

环和转化的主要推动者，更是有机质形成和分解的主要参与者［１⁃２］，因而众多学者将微生物群落特征的变化

作为评价土壤生态系统结构和功能的动态指标。 在所有土壤微生物中细菌种类最为丰富，数量多且分布广，
约占土壤微生物总量的 ７０％—９０％［３⁃４］。 其不仅在维持土壤生态系统稳定和提高土壤肥力方面发挥了重要作

用［５］，而且在促进植物生长、防治或减轻病虫害方面扮演着重要角色［４，６⁃８］。 土壤细菌对外界环境的干扰极为

敏感［９］，不同施肥模式［１０］、施用微生物菌剂［６］、不同林下植被管理措施［１１］等均会导致细菌群落结构发生大幅

度变化，从而影响土壤生态系统的稳定性及功能发挥。 可见，土壤细菌群落特征指标可用于评价土壤生态系

统功能。
微生物菌剂是有益微生物菌群以某种多孔物质为载体加工制成的微生物活菌制剂，能够在土壤或基质中

繁殖，形成有利于植物生长的优势菌群［１２］，其在一定程度上能改善土壤微生物区系及代谢活性，防治土传病

害，对植物具有显著的促生作用。 相关研究表明，施用芽孢杆菌、荧光假单胞杆菌、淡紫拟青霉等微生物菌剂

能够显著促进烟草植株的生长，控制根结线虫的发病率，提高土壤微生物群落的多样性和对碳源的利用

率［１３］。 王超等［１４］的研究也表明，有机农田施用枯草芽孢杆菌菌肥可显著促进冬瓜体内营养成分的积累，改
善冬瓜品质，提高土壤细菌群落的丰富度。 另外由于微生物菌剂应用成本低、处理效果好、不会对环境造成污

染，也已成为国内外退化生态系统恢复的主要研究内容［１５⁃１６］，特别是恢复模式的评价和选择。 球毛壳

（Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ ｇｌｏｂｏｓｕｍ）ＮＤ３５ 微生物菌剂的活性菌株 ＮＤ３５ 是分离自健康毛白杨（Ｐｏｐｕｌｕｓ ｔｏｍｅｎｔｏｓａ）内生优

势菌株，具有广泛的拮抗活性，属子囊菌门、核菌纲、球壳目、黑孢壳科、毛壳菌属［１７］。 该菌株寄主范围广，定

９８５７　 ２１ 期 　 　 　 李金花　 等：微生物菌剂对楸树幼苗生长及根际土细菌群落结构的影响 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

殖能力强，其菌丝在植物体内蔓延迅速，与植物形成互惠共生关系［１８］。 作为促生微生物菌剂，目前诸多研究

报道了其对黄瓜、番茄、小麦等草本及禾本科植物的促生作用［１９⁃２１］，而关于其对乔木促生及根际土壤微生物

群落的影响尚未引起足够的重视。
楸树（Ｃａｔａｌｐａ ｂｕｎｇｅｉ）属紫葳科梓树属，是我国特有的珍贵用材和观赏树种，自古素有“木王”之美称。 由

于根系发达，常常作为固沙保土、护堤固岸的造林树种。 目前研究多见于楸树种质资源、抗逆性、无性株系、良
种壮苗配套技术等方面［２２⁃２４］，鲜有调控其根系生长环境方面的研究。 本研究探讨施用球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌

剂对楸树幼苗生长的影响，并采用高通量测序的方法分析其根际土壤微生物群落的响应，同时结合土壤肥力

指标，探讨其对楸树的作用机理，旨在为楸树资源的可持续利用提供技术依据，为将其应用于困难立地和退化

生态系统的植被恢复提供理论依据。

１　 材料和方法

１．１　 试验材料

该试验在山东农业大学林学实验站遮雨棚内进行。 选择一年生粗细一致、无病虫害的楸树实生苗进行盆

栽实验，培养基质为过 ２ ｍｍ 筛的砂质土。 其田间最大持水量为 ２２．３５％，有机质含量为 ９．９９ ｇ ／ ｋｇ，硝态氮

６４．９３ ｍｇ ／ ｋｇ，氨态氮 ６１．９２ ｍｇ ／ ｋｇ，速效磷 １３．２７ ｍｇ ／ ｋｇ，土壤 ｐＨ 为 ７．０５。 种植盆规格为高 １９．７ ｃｍ，外口径为

２９．４ ｃｍ，内口径为 ２５．４ ｃｍ。 为减少试验时花盆内水分及养分的流失，每个花盆下面都配有花盆托。 试验所

用微生物菌剂为山东农业大学植保学院高克祥教授实验室提供，其活性成分为球毛壳菌 （Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ
ｇｌｏｂｏｓｕｍ）ＮＤ３５ 菌株，孢子浓度约为 ６．０１×１０７ｃｆｕ ／ ｇ。
１．２　 试验设计

试验时基质灭菌，每盆栽植一株楸树实生苗，试验中球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂的用量为 ０、１０、１５、２０ ｇ ／
株，分别记为 ＣＫ、Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３，每处理 １０ 个重复。 在试验进行 １２０ ｄ 时，每个处理中随机选取 ６ 株楸树幼苗，测
定株高、地径，之后整株收割用于生物量的测定。 同时从中选取 ３ 株轻轻抖掉根系外围土，用毛刷轻轻刷粘附

在根表面的土壤作为根际土，过 ２ ｍｍ 筛后，一部分置于无菌的 １５ ｍＬ 离心管中，用液氮罐保存带回实验室，
用于细菌群落结构的测定；另一部分用自封袋带回实验室，风干过筛后用于土壤理化性质和土壤酶活的测定。
１．３　 测试指标及方法

１．３．１　 土壤理化性质和酶活性的测定

土壤 ｐＨ 值用电极法测定，土壤悬浊液为水土质量比 １∶２．５；土壤有机质采用重铬酸钾容量法测定；土壤

氨态氮、硝态氮采用流动分析仪（ＡＡ⁃ ３，德国） 测定；土壤有效磷采用 ＮａＨＣＯ３ 浸提⁃间断流化学分析仪

（Ｓｍａｒｔｃｈｅｍ ２００，意大利 ＡＭＳ）测定。
土壤脲酶采用靛蓝比色法测定，蔗糖酶采用 ３，５⁃二硝基水杨酸比色法测定，碱性磷酸酶采用磷酸苯二钠

法测定，过氧化氢酶采用高锰酸钾滴定法测定。
１．３．２　 土壤微生物基因组 ＤＮＡ 的提取

采用 ＣＡＴ 法提取样本基因组 ＤＮＡ［２５］，利用琼脂糖凝胶电泳检测提取 ＤＮＡ 的纯度及浓度。 取适量的样

品于离心管中，使用无菌水稀释样品至 １ ｎｇ ／ μＬ，置于冰箱－２０℃保存。
１．３．３　 土壤细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因 ＰＣＲ 扩增

以稀 释 后 的 基 因 组 ＤＮＡ 为 模 板， 用 引 物 ５１５Ｆ （ ５′⁃ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧ⁃ ３′） 和 ８０６Ｒ （ ５′⁃
ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡ ＡＴ⁃３′） ［２６］对 Ｖ４⁃Ｖ５ 高变区进行 ＰＣＲ 扩增。

ＰＣＲ 反应体系为：１５ μＬ Ｐｈｕｓｉｏｎ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ（２×）；３ μＬ Ｐｒｉｍｅｒ（２ μｍｏｌ ／ Ｌ）；１０ μＬ Ｇｄｎａ（１ ｎｇ ／ μＬ）；２ μＬ
Ｈ２Ｏ。

ＰＣＲ 反应程序为：（１）在 ９８℃下预变性 １ ｍｉｎ；（２）在 ９８℃下变性 １０ ｓ，５０℃下退火 ３０ ｓ，７２℃下延伸 ３０ ｓ，
循环 ３０ 次；（３）在 ７２℃下继续延伸 ５ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 产物用 ２％浓度的琼脂糖凝胶进行电泳检测，检测完毕后于
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４℃保存备用。
１．３．４　 土壤细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因测序

将 ＰＣＲ 扩增产物送至北京诺禾致源生物信息科技有限公司利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ ２５００ 平台进行高通量测序。
１．４　 数据处理方法

使用 Ｑｉｉｍｅ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ １．９．１）进行 Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、ＡＣＥ 指数的计算；应用

ＳＰＳＳ ２１．０ 软件对数据进行单因素方差分析（ｏｎｅ ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）及 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析，以 Ｄｕｎｃａｎ 法则进行多

重比较，显著水平 Ｐ＜０．０５，极显著水平 Ｐ＜０．０１；运用 Ｃａｎｏｃｏ ５．０ 软件进行冗余分析（ＲＤＡ）及主成分分析

（ＰＣＡ）；采用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０１８ 作图。

２　 结果分析

２．１　 微生物菌剂 ＮＤ３５ 对楸树幼苗生长指标的影响

施用球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂可显著促进楸树幼苗的生长（图 １），且不同施用量的作用效果不同。 与

ＣＫ 相比，楸树幼苗的株高和地径在 Ｔ１ 处理下分别显著提高 ２５．３７％和 ７．５３％（Ｐ＜０．０５），地下生物量在 Ｔ１ 和

Ｔ２ 处理下显著提高 ４０．４１％和 ２９．００％（Ｐ＜０．０５），地上生物量在 ３ 种菌剂施用量下均与 ＣＫ 差异显著（Ｐ＜
０．０５），提高率为 ２２．６０％—４１．７４％。 因此，球毛壳 ＮＤ３５ 菌剂在 Ｔ２、Ｔ３ 施用量下对楸树幼苗的促生效果较为

显著。

图 １　 不同处理下楸树的生长量指标

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ Ｃａｔａｌｐａ ｂｕｎｇｅｉ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

在同一指标图中，不同字母表示在 ５％水平上差异显著（Ｄｕｎｃａｎ ｔｅｓｔ）；ＣＫ：不施微生物菌剂对照 Ｕｎａｍｅｎｄｅｄ ｃｏｎｔｒｏｌ；Ｔ１：施用 １０ ｇ ／ 株 ＮＤ３５ 微

生物菌剂 ＮＤ３５ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔ ｗａｓ ａｐｐｌｉｅｄ ａｔ １０ ｇ ／ ｔｒｅｅ；Ｔ２：施用 １５ ｇ ／ 株 ＮＤ３５ 微生物菌剂 ＮＤ３５ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔ ｗａｓ ａｐｐｌｉｅｄ ａｔ １５ ｇ ／ ｔｒｅｅ；Ｔ３：施

用 ２０ ｇ ／ 株 ＮＤ３５ 微生物菌剂 ＮＤ３５ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔ ｗａｓ ａｐｐｌｉｅｄ ａｔ ２０ ｇ ／ ｔｒｅｅ

２．２　 微生物菌剂 ＮＤ３５ 对土壤酶活性与理化性质的影响

球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂的施用对土壤中脲酶、蔗糖酶、碱性磷酸酶活性有显著影响，对过氧化氢酶活性
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的影响不显著（表 １）。 脲酶活性随菌剂用量的增加呈先降低后上升趋势，其中 Ｔ３ 中的脲酶活性较 ＣＫ 显著

提高 ６０．４８％（Ｐ＜０．０５）。 碱性磷酸酶、蔗糖酶均随菌剂用量的增加呈先上升后下降的趋势，其活性较 ＣＫ 分别

提高 ５７．４４％—１１４．８８％、１３．０３％—７８．９０％，Ｔ２ 中碱性磷酸酶、蔗糖酶活性与 ＣＫ 差异显著（Ｐ＜０．０５）。 为了更

好刻画菌剂施用对土壤质量的影响，参考 Ｇａｒｃíａ⁃Ｒｕｉｚ［２７］ 的方法将土壤酶的几何平均数（Ｇｅｏｍｅｔｒｉｃ Ｍｅａｎ ｏｆ
Ｅｎｚｙｍｅｓ， ＧＭｅａ）作为评价土壤质量的酶活性指标。 结果发现，Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３ 处理下的 ＧＭｅａ 显著高于 ＣＫ（Ｐ＜
０．０５），且在 Ｔ２ 处理下 ＧＭｅａ 有最大值。 说明施用球毛壳 ＮＤ３５ 菌剂可显著提高土壤酶活性，这主要是由于土

壤酶一般来自植物根系、微生物群落和动植物残体，其活性与外界环境变化密切相关。

表 １　 不同处理土壤酶活性分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

指数 Ｉｎｄｉｃｅｓ

脲酶 Ｕｒｅａｓｅ ／
（ｍｇ ｇ－１ ｄ－１）

碱性磷酸酶
Ａｌｋａｌｉｎｅ

Ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ／
（ｍｇ ｇ－１ ｄ－１）

蔗糖酶
Ｓｕｃｒａｓｅ ／

（ｍｇ ｇ－１ ｄ－１）

过氧化氢酶
Ｃａｔａｌａｓｅ ／
（ｍＬ ／ ｇ）

土壤酶的
几何平均数

Ｇｅｏｍｅｔｒｉｃ ｍｅａｎ
ｏｆ ｅｎｚｙｍｅｓ

ＣＫ １４．８８±０．４１ｂ ５．７８±０．１７ｂ ３．４６±０．０５ｃ ２．５７±０．０６ａ １９１．３４±６．６２ｃ

Ｔ１ １４．６９±０．１３ｂ ９．１０±２．６６ａｂ ５．３９±０．４０ｂ ２．６６±０．１９ａ ４６５．１１±１２０．５５ｂ

Ｔ２ １７．７７±１．４８ｂ １２．４２±０．９７ａ ６．１９±０．１５ａ ２．９２±０．０２ａ ９８４．２８±１４．８１ａ

Ｔ３ ２３．８８±３．３３ａ １１．０３±１．５５ａｂ ３．９１±０．１８ｃ ２．７２±０．０８ａ ６７５．１５±４９．７９ｂ

　 　 同列不同字母表示该指标在 ５％水平上差异显著（Ｄｕｎｃａｎ ｔｅｓｔ）；ＣＫ：不施微生物菌剂对照 Ｕｎａｍｅｎｄｅｄ ｃｏｎｔｒｏｌ；Ｔ１：施用 １０ ｇ ／ 株 ＮＤ３５ 微生物

菌剂 ＮＤ３５ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔ ｗａｓ ａｐｐｌｉｅｄ ａｔ １０ ｇ ／ ｔｒｅｅ；Ｔ２：施用 １５ ｇ ／ 株 ＮＤ３５ 微生物菌剂 ＮＤ３５ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔ ｗａｓ ａｐｐｌｉｅｄ ａｔ １５ ｇ ／ ｔｒｅｅ；Ｔ３：施用 ２０ ｇ ／ 株

ＮＤ３５ 微生物菌剂 ＮＤ３５ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔ ｗａｓ ａｐｐｌｉｅｄ ａｔ ２０ ｇ ／ ｔｒｅｅ

菌剂的施用显著提高了土壤中有机质、铵态氮、硝态氮的含量（表 ２），对土壤速效磷含量影响不显著。 与

ＣＫ 相比，球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂使土壤中有机质、铵态氮、硝态氮的含量分别提高 ３５． ６１％—５４． ２４％、
２５．００％—８２．７１％、１３．０４％—４８．４２％（Ｐ＜０．０５）。 但不同用量处理之间，土壤有机质、铵态氮含量差异不显著，
而硝态氮含量在 Ｔ２、Ｔ３ 处理下显著高于 Ｔ１ 处理（Ｐ＜０．０５）。 菌剂处理下的土壤速效磷含量相比 ＣＫ 提高

２．７１％—７．３５％，但不显著（Ｐ＞０．０５）。 这一方面可能是由于微生物菌剂自身含有部分元素含量，另一方面可

能是微生物作为土壤的重要组成部分，其代谢产物能够促进土壤中的养分循环。

表 ２　 不同处理土壤的 ｐＨ 和养分含量

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ｐＨ 值
ｐＨ ｖａｌｕｅ

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

硝态氮
Ｎｉｔｒａｔｅ⁃
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

铵态氮
Ａｍｍｏｎｉｕｍ⁃
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

有效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

ＣＫ ７．０４±０．０３ｂ ９．６６±１．３０ｂ １０．７６±０．９０ｂ １２．３５±１．２０ｂ １２．９２±０．２９ａ

Ｔ１ ７．１３±０．０５ａｂ １３．１０±０．４４ａ １３．４５±２．２２ａｂ １３．９６±１．２１ｂ １３．２７±０．６６ａ

Ｔ２ ７．２０±０．０４ａ １４．１８±０．４７ａ １９．６６±１．２２ａ １８．３３±０．８７ａ １３．８７±０．５０ａ

Ｔ３ ７．１１±０．０２ａｂ １４．９０±０．９１ａ １７．５５±２．９０ａ １８．０３±０．２９ａ ３．４２±０．６１ａ

２．３　 微生物菌剂 ＮＤ３５ 对土壤细菌群落结构的影响

２．３．１　 土壤 α 多样性分析

施用球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂后，土壤样品的 ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１、Ｓｈａｎｎｏｎ 及 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均随施用量的增加呈

现先上升后下降的趋势（表 ３）。 Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３ 中细菌群落的多样性和丰富度指数均显著高于 ＣＫ，尤其 Ｔ２ 中的

ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１、Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指标数值相比 ＣＫ 分别显著提高了 １９．８３％、３８．８２％、４．６２％、２．０１％（Ｐ＜０．０５），说
明球毛壳 ＮＤ３５ 菌剂的施用能显著提高土壤细菌群落的丰富度和多样性。
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表 ３　 不同处理土壤细菌群落多样性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ

指数
Ｉｎｄｉｃｅｓ

处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ＣＫ Ｔ１ Ｔ２ Ｔ３

ＡＣＥ 指数 ＡＣＥ Ｉｎｄｅｘ ３０４９．３６０±１９５．２５ｂ ３６００．１６０±３００．３９ａｂ ４１４７．７６０±１０４．５７ａ ３３９６．３２０±６６．６５ｂ

Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ Ｉｎｄｅｘ ２９６７．９５０±２０４．９２ｂ ３５６８．９００±３４２．８３ａｂ ４１２０．０７０±６４．６８ａ ３３７０．８６０±１０２．４９ｂ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ Ｉｎｄｅｘ ９．３１０±０．１１ｂ ９．６１０±０．０７ａ ９．７４０±０．０３ａ ９．５５０±０．０６ａｂ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ Ｉｎｄｅｘ ０．９９５±０．００１ｂ ０．９９７±０．０００ａ ０．９９７±０．０００ａ ０．９９６±０．００１ａ

　 　 同行不同字母表示该指标在 ５％水平上差异显著（Ｄｕｎｃａｎ ｔｅｓｔ）

　 图 ２　 不同处理土壤细菌群落 ＯＴＵ 相对丰度的主成分分析

（ＰＣＡ）

Ｆｉｇ． ２ 　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＯＴＵ ｒｅｌａｔｉｖｅ

ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

２．３．２　 土壤 β 多样性分析

将土壤细菌群落 ＯＴＵ 的相对丰度进行 ＰＣＡ 分析，
结果如图 ２ 所示。 图 ２ 中第一主成分（ＰＣ１ 轴）可解释

１３．９３％的细菌群落组成，第二主成分（ＰＣ２ 轴）可以解

释 １０．８４％的细菌组成。 结果表明，施用与未施用微生

物菌剂处理的土壤细菌主要成分有比较明显的分类趋

势，除个别样品外，ＣＫ 处理下细菌的种类基本集中在第

四象限，含有较高的第一主成分，Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３ 处理下细菌

的种类基本分布在第一和第二象限，含有较高的第二主

成分，并且分布相对集中。 此结果认为，施用球毛壳

ＮＤ３５ 微生物菌剂能够显著改变土壤中细菌的群落组

成，但不同用量处理下土壤细菌群落组成差异不明显。

图 ３　 不同处理土壤门水平细菌群落组成

Ｆｉｇ．３　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｎ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

２．３．３　 土壤细菌群落组成

从门的分类水平看，各处理细菌群落组成相似（图
３）。 主要包含变形菌门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、酸杆菌门

（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯菌门

（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）、浮游菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、厚壁菌

门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、硝化螺旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ）、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）１０ 个细菌门，约占全部细菌丰度的
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图 ４　 不同处理土壤中变形菌纲亚群的分布

　 Ｆｉｇ．４　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ　

９５％左右。 其中各处理的变形菌门、酸杆菌门及放线菌

门相对丰度在 １０％以上，为优势细菌门。 变形菌门是

最为 优 势 的 细 菌 门， 主 要 包 括 β⁃变 形 菌 纲

（Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、α⁃变形菌纲（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、
γ⁃变 形 菌 纲 （ Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 δ⁃变 形 菌 纲

（Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）４ 个亚纲。 施用球毛壳 ＮＤ３５ 微生

物菌剂后，变形菌门的相对丰度有所下降，其 ４ 个亚纲

的分布也发生了显著变化（图 ４）。 其中 β⁃变形菌纲、γ⁃
变形菌纲的相对丰度呈下降趋势，尤其是 Ｔ２、Ｔ３ 中 β⁃
变形菌纲的相对丰度比 ＣＫ 分别下降 ３４．７０％、３７．２２％
（Ｐ＜０．０５），而 α⁃、δ⁃变形菌纲的相对丰度呈显著增加趋

势，分别从 ＣＫ 的 ７． ７２％、 ６． ３４％ 增加至 １０． ６８％—
１２．５５％、７．６９％—８．８３％，Ｔ２ 中这两个细菌纲的相对丰

度分别比 ＣＫ 增加 ６２．５９％和 ３９．２４％（Ｐ＜０．０５）。 酸杆

菌门是第二大优势细菌门，施用球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌

剂后，它的相对丰度有所降低， 尤在 Ｔ２ 中下降了

２５．９３％（Ｐ＜０．０５），这可能是其他细菌门的增加所致。 放线菌门能产生种类繁多的胞外酶和次生代谢产物，促
进土壤中动植物遗骸的腐烂，在生态系统中扮演着重要角色，它也是不同处理下的优势细菌门类。 与 ＣＫ 相

比，施用微生物菌剂可使其相对丰度提高 ７．２１％—２１．６％（Ｐ＞０．０５），这主要是由于菌剂的施用显著提高了土

壤环境中有机质的含量。 另外，还有部分细菌门的相对丰度发生显著了变化，与 ＣＫ 相比，Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３ 中绿弯

菌门、拟杆菌门、厚壁菌门、硝化螺旋菌门的相对丰度分别增加 ２１．３０％—３２．０１％、２８．５６％—４０．６４％、５０．０４％—
７０．４７％、２．２２％—１３．５９％，其中绿弯菌门及厚壁菌门的相对丰度在 Ｔ３ 中与 ＣＫ 差异显著（Ｐ＜０．０５）。

图 ５　 不同处理土壤属水平细菌群落组成

Ｆｉｇ．５　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｎ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

从细菌属水平来看，根据物种注释和丰富度信息，选取相对丰度排名前 ３０ 的细菌属进行分析（图 ５）。 未

施用微生物菌剂的土壤（ＣＫ）中固氮弧菌属（Ａｚｏａｒｃｕｓ）、Ｈ１６、苔藓菌属（Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ）、Ｇａｉｅｌｌａ 的相对丰度较高

（＞１％）。 Ｔ１、Ｔ２ 处理的土壤中，ＲＢ４１、地杆菌属（Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ）、固氮弧菌属（Ａｚｏａｒｃｕｓ）、Ｈ１６、Ｇａｉｅｌｌａ、ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ⁃
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Ｒｈｏｄｏｓｐｉｒｉｌｌａｃｅａｅ、类固醇杆菌属 （ Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ） 的相对丰度较高 （ ＞ １％）， Ｔ３ 处理的土壤中，ＲＢ４１、Ｈ１６、
Ｇａｉｅｌｌａ、ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ⁃Ｒｈｏｄｏｓｐｉｒｉｌｌａｃｅａｅ、类固醇杆菌属（ Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ）、酸酐菌属（Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ）的相对丰度较高

（＞１％）。 另外，施用球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂可显著增加土壤中某些功能菌株和有益菌株的相对丰度。 例

如，施用微生物菌剂后，土壤中鞘氨醇单胞菌属（ Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）的相对丰度提高了 ２１．８８％—１０３．５６％（Ｐ＜
０．０５）；芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）的相对丰度在 Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３ 处理中相比 ＣＫ 分别显著提高 ６５．３８％、６６．２８％、６５．９７％
（Ｐ＜０．０５）。 施用球毛壳 ＮＤ３５ 菌剂后，土壤中酸杆菌属（Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ）相对丰度提高了 １２．７６％—３８．０６％。 由此

可见，施用球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂，可显著引起土壤中细菌属水平群落组成的变化。

图 ６　 细菌群落特征与土壤因子的冗余分析（ＲＤＡ）

Ｆｉｇ．６　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ

ＡＰ：速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＯＭ：有机质 Ｏｒｇａｎｉｃ Ｍａｔｔｅｒ；ＮＯ３：硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ⁃Ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＨ４：铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ⁃Ｎｉｔｒｏｇｅｎ；Ｐｒｏ：变形菌门

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；Ａｃｉ： 酸 酐 菌 门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ； Ａｃｔ： 放 线 菌 门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ； α⁃Ｐｒｏ： α⁃变 形 菌 纲 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ； β⁃Ｐｒｏ： β⁃变 形 菌 纲

Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；γ⁃Ｐｒｏ：γ⁃变形菌纲 Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；δ⁃Ｐｒｏ：δ⁃变形菌纲 Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；Ｃａｔ：过氧化氢酶 Ｃａｔａｌａｓｅ；Ｕｒｅ：脲酶 Ｕｒｅａｓｅ；

Ｓｕｃ：蔗糖酶 Ｓｕｃｒａｓｅ；Ａｌｋ：碱性磷酸酶 Ａｌｋａｌｉｎｅ Ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ

２．３．４　 土壤细菌群落特征与土壤因子的相关性

土壤微生物群落不仅受生物因素的影响，也会受到土壤中环境因子的影响。 为探讨它们之间的关系，本
研究选取不同处理下土壤的化学性质及酶活性作为环境因子，以优势细菌群落的相对丰度及其多样性指标作

为物种数据，进行 ＲＤＡ 分析（图 ６）。 从图中可以看出，优势细菌群落的相对丰度主要与土壤中硝态氮、铵态

氮、有机质含量高度相关，其中硝态氮、铵态氮、有机质含量对土壤中放线菌门、δ⁃变形菌纲、α⁃变形菌纲的分

布具有正反馈效应，对 β⁃变形菌纲、γ⁃变形菌纲、酸酐菌门、变形菌门的分布具有负反馈效应。 土壤细菌群落

的多样性和丰富度主要受土壤中硝态氮、铵态氮、有机质含量的影响，硝态氮、铵态氮、有机质含量的积累会提

高土壤细菌群落的多样性。 土壤酶主要来自植物根系分泌物、动植物残骸及微生物的代谢产物，因此土壤微

生物群落的变化势必会对土壤酶活性产生影响。 研究结果显示，土壤中 α⁃变形菌纲、δ⁃变形菌纲及放线菌门

５９５７　 ２１ 期 　 　 　 李金花　 等：微生物菌剂对楸树幼苗生长及根际土细菌群落结构的影响 　
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的相对丰度对土壤酶活性呈正相关，其中 α⁃变形菌纲的相对丰度与脲酶、磷酸酶活性高度正相关，δ⁃变形菌纲

的分布与蔗糖酶活性高度正相关；而土壤中酸酐菌门、β⁃变形菌纲、γ⁃变形菌纲、变形菌门的相对丰度与土壤

酶活性呈负相关，其中过氧化氢酶活性与土壤中酸酐菌门、β⁃变形菌纲的分布高度负相关。 综合分析可得，土
壤硝态氮、铵态氮、有机质是影响土壤优势细菌群落组成及多样性的主要环境因子，土壤中 α⁃变形菌纲、δ⁃变
形菌纲、酸酐菌门、β⁃变形菌纲的分布能够显著影响土壤的酶活性。
２．４　 楸树生长量与土壤指标的相关性

为了解土壤因子对楸树幼苗生长的影响，本研究对土壤化学性质、酶活性及优势细菌群落与楸树生长指

标进行相关性分析，结果如表 ４。 从表 ４ 可以看出，土壤中速效磷、硝态氮、铵态氮、有机质、脲酶、蔗糖酶、碱
性磷酸酶、过氧化氢酶及优势细菌群落 α⁃变形菌纲、δ⁃变形菌纲、放线菌门的分布对楸树幼苗的生长具有正向

促进作用，其中株高与土壤中铵态氮、有机质含量呈显著正相关（Ｐ＜０．０５），与硝态氮含量及 α⁃变形菌纲的分

布呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１）；地径与硝态氮、铵态氮、有机质、蔗糖酶、碱性磷酸酶及优势细菌群落 α⁃变形菌

纲、δ⁃变形菌纲呈显著正相关（Ｐ＜０．０５），与过氧化氢酶活性呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１）；地上、地下生物量与硝

态氮、过氧化氢酶、碱性磷酸酶及 δ⁃变形菌纲的分布呈显著正相关（Ｐ＜０．０５），与蔗糖酶活性及 α⁃变形菌纲的

分布呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１）；所有生长指标与速效磷含量及放线菌门的分布相关性不显著（Ｐ＞０．０５）。 优

势细菌群落 β⁃变形菌纲、酸酐菌门的分布对植物的生长具有负反馈效应，β⁃变形菌纲的含量与株高、地下生

物量呈显著负相关（Ｐ＜０．０５），酸酐菌门的分布与地上生物量呈显著负相关（Ｐ＜０．０５），与地径及地下生物量呈

极显著负相关（Ｐ＜０．０１），这可能由于这两种细菌群落中含有致病菌群。 综合分析可知，土壤因子硝态氮、铵
态氮、有机质、蔗糖酶、碱性磷酸酶、过氧化氢酶、酸酐菌门、α⁃变形菌纲、β⁃变形菌纲、δ⁃变形菌纲能够显著影

响楸树幼苗的生长状况。

表 ４　 楸树幼苗生长指标与土壤因子相关性矩阵

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｍａｔｒｉｘ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｒｏｗｔｈ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ Ｃａｔａｌｐａ ｂｕｎｇｅｉ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ

因子
Ｆａｃｔｏｒｓ

指标 Ｉｎｄｉｃｅｓ

株高
Ｐ⁃ｈｅｉｇｈｔ

地径
Ｇ⁃ｄｉａｍｅｔｅｒ

地上生物量
Ａ⁃ｂｉｏｍａｓｓ

地下生物量
Ｕ⁃ｂｉｏｍａｓｓ

根冠比
ＲＳ⁃ｒａｔｉｏ

速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ０．２８５ ０．４８６ ０．５１６ ０．３９２ －０．０７９

硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ⁃ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０．７４７∗∗ ０．７０６∗ ０．６３８∗ ０．６２４∗ －０．４５５

铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ⁃ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０．６５５∗ ０．６８８∗ ０．５１７ ０．５６７ －０．５１５

有机质 Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ０．６１１∗ ０．６７１∗ ０．５３０ ０．６５０∗ －０．７０９∗∗

脲酶 Ｕｒｅａｓｅ ０．５１３ ０．１９０ ０．１４１ ０．１７４ －０．２１９

蔗糖酶 Ｉｎｖｅｒｔａｓｅ ０．５１０ ０．８０７∗ ０．７６６∗∗ ０．８４５∗∗ －０．７０７∗

过氧化氢酶 Ｃａｔａｌａｓｅ ０．４１６ ０．７０４∗∗ ０．６８６∗ ０．５６８ －０．２０７

碱性磷酸酶 Ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ０．５５０ ０．６６０∗ ０．６８８∗ ０．６５６∗ －０．４４７

变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ －０．２９７ ０．０８３ －０．０３０ －０．１３７ ０．３２４

β⁃变形菌纲 Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ －０．７３９∗ －０．４９２ －０．５４４ －０．６５６∗ ０．７０２∗

α⁃变形菌纲 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．８２８∗∗ ０．６８６∗ ０．７４５∗∗ ０．７９９∗∗ －０．６９７∗

γ⁃变形 Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ －０．２８７ －０．１４８ －０．２６４ －０．３５７ ０．４４３

δ⁃变形菌纲 Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．３９２ ０．６５０∗ ０．５７７∗ ０．６７１∗ －０．６３６∗

酸酐菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ －０．５３８ －０．７７６∗∗ －０．７２４∗ －０．７２５∗∗ ０．４６８

放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．５１２ ０．３６６ ０．５１４ ０．４４８ －０．４１６
　 　 Ｐ⁃ｈｅｉｇｈｔ：株高 Ｐｌａｎｔ⁃ｈｅｉｇｈｔ；Ｇ⁃ｄｉａｍｅｔｅｒ：地径 Ｇｒｏｕｎｄ⁃ｄｉａｍｅｔｅｒ；Ａ⁃ｂｉｏｍａｓｓ：地上生物量 Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ⁃ｂｉｏｍａｓｓ；Ｕ⁃ｂｉｏｍａｓｓ：地下生物量 Ｕｎｄｅｒｇｒｏｕｎｄ⁃
ｂｉｏｍａｓｓ；ＲＳ⁃ｒａｔｉｏ，根冠比 Ｒｏｏｔ⁃ｓｈｏｏｔ Ｒａｔｉｏ； ∗表示在 ５％水平上显著相关，∗∗表示在 １％水平上极显著相关

３　 讨论

３．１　 球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂对楸树根际微生物群落的影响

　 　 本研究基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序平台对不同用量球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂处理的楸树幼苗根际土细菌群
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落结构进行测序分析。 根际土是受植物根系直接影响的区域，是植物⁃微生物⁃酶相互作用的特殊生态环境，
是植物能量代谢和物质循环最活跃的区域之一，其细菌群落结构是表征土壤肥力的主要生物学指标［２８］。 以

往研究发现微生物菌剂的施用会导致土壤微生物功能多样性发生变化，从而使土壤细菌群落结构发生显著变

化［１３⁃１４］，本研究的土壤细菌群落结构分析得出与之一致的结果。 这首先是由于微生物菌剂中含有大量的蛋

白类、糖类等有机成分及氮、磷、钾等营养物质，其次其活性菌株在土壤中定殖后可分泌激素类物质，促使植物

根系释放更多的分泌物［２９］。 这些均为微生物的生长繁殖提供了更多的碳源物质，能够促进土壤中有益菌的

增殖。 本研究所使用的球毛壳 ＮＤ３５ 菌剂可分泌吲哚乙酸（ ＩＡＡ）、赤霉素等物质（ＧＡｓ） ［３０］，可提高土壤中放

线菌门、厚壁菌门、拟杆菌门等有益菌的相对丰度，放线菌门中某些细菌的次生代谢产物可拮抗病原菌［３１］，厚
壁菌门中的大多数细菌具有病害生物防控的功能，拟杆菌门可有效降解土壤中的纤维素，促进有机碳循

环［２６］。 以往研究结果认为，变形菌门、酸酐菌门、放线菌门为不同类型土壤中的优势细菌群落［３２⁃３４］，这与本研

究结果一致。 在本研究中微生物菌剂施用使变形菌门和酸酐菌门的相对丰度有不同程度的下降，放线菌门的

相对丰度显著提高，但优势菌门的种类并未因菌剂的加入而改变，与施用枯草芽孢杆菌菌剂对烟草根际土壤

细菌群落影响的研究一致［３５］。 这可能与不同细菌具有不同的生态幅有关，变形菌门、酸酐菌门、放线菌门在

土壤中的生态幅较宽［３２］，受环境影响较小，因此菌剂的加入并未影响各处理中优势细菌的种类。 值得注意的

是，施用球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂后，变形菌亚群的分布发生了显著变化，β⁃变形菌纲、γ⁃变形菌纲的相对丰

度显著下降，而 α⁃变形菌纲、δ⁃变形菌纲的相对丰度显著上升，这可能与菌剂处理的土壤具有较高的养分含量

有关。 有研究表明高营养状态的土壤中含有丰富的 α⁃变形菌，土壤中有机质及全氮含量对 α⁃变形菌的相对

丰度具有正向促进作用［３６⁃３７］。 本研究的 ＲＤＡ 分析也表明，α⁃变形菌的相对丰度与土壤中有机质、硝态氮、铵
态氮的含量呈正相关性，这可能是因为 α⁃变形菌中包含大量参与碳氮循环的细菌群落。

研究表明微生物菌剂的施用可以显著提高土壤中微生物群落的多样性，促进有益菌的增殖［１３⁃１４］。 逆境

条件下也得出类似的结果，如接种蜡样芽胞杆菌（Ｂ． ｃｅｒｅｕｓ）Ｌ９０ 可显著提高干旱生境中核桃根际土壤细菌群

落的多样性［３８］。 本研究结果亦显示，施用菌剂的土壤细菌群落多样性和丰富度指标均显著高于 ＣＫ，且各指

标随菌剂施用量的增加呈现先上升后下降的趋势，在 Ｔ２ 处理下有最大值。 丰富的细菌群落多样性，会促进土

壤生态系统健康稳定的发展，是土壤健康的标志之一。 研究发现由于细菌的拮抗和竞争，在高细菌多样性的

土壤中病原菌难以生长繁殖，并且微生物能够释放土壤酶，催化氧化还原、有机质矿化、污染物降解、腐殖物质

在土壤中的合成以及生长活性物的释放等多种生物化学反应［３９］。 因此施用球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂会使土

壤向“健康细菌型”发展。 这一方面可能是由于球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂对病原菌的重寄生作用以及营养和

生态位点的竞争作用及其在代谢过程中产生了具有抑菌活性的抗生物质［４０⁃４１］，从而抑制了病原菌的增殖，使
有益菌占据了更多的生态位，例如本研究中球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂处理后含有大量与植物共生有益菌的 α⁃
变形菌纲的相对丰度显著上升；另一方面球毛壳 ＮＤ３５ 菌剂的施用提高了土壤酶活性，改善了土壤的养分状

况，使得土壤环境更适合有益微生物的生长繁殖。
３．２　 球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂对楸树根际土壤酶活及理化性质的影响

研究发现，微生物菌剂的施用可显著提高土壤中关键酶的活性［１２，４２］。 这与本研究结果一致，在本研究中

球毛壳 ＮＤ３５ 菌剂显著提高了土壤中脲酶、蔗糖酶、磷酸酶、过氧化氢酶的活性。 这主要是由于微生物菌剂能

够利用其自身的微生物活动，改善植物根际环境，提高根际土壤中微生物的多样性，而根际微生物分泌的一些

诱导化合物可以提高土壤酶活性［４３］。 例如本研究中优势细菌群落 α⁃变形菌纲、δ⁃变形菌纲的分布对土壤脲

酶、蔗糖酶及碱性磷酸酶活性具有正反馈作用，而球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂的施用可显著提高土壤中 α⁃变形

菌纲、δ⁃变形菌纲的相对丰度。 也有研究认为，施用微生物菌剂对土壤酶活性的影响并不显著，甚至是抑制某

些土壤酶活性，例如在鲁凯珩等［４４］ 的研究中发现，施用贝莱斯芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ）Ｓ３⁃ １ 微生物菌剂

会抑制土壤中脲酶的活性，而对土壤蔗糖酶活性无显著影响，这可能与不同的菌剂类型及土壤 ｐＨ 有关。 土

壤中的酶活性与速效养分含量密切相关，酶活性越高，越有利于土壤中营养元素的矿化，从而更有利于系统内

７９５７　 ２１ 期 　 　 　 李金花　 等：微生物菌剂对楸树幼苗生长及根际土细菌群落结构的影响 　
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的物质循环［４５］，因此酶活性的提高会促进土壤中养分的利用。 本研究中，酶活性较高的土壤中其有机质、速
效磷、硝态氮、铵态氮含量也显著提高，与以往的研究结果一致［４６］。 这首先是由于微生物菌剂自身含有的大

量有机质和养分含量，其次是由于微生物菌剂的有益菌株在土壤中定殖后，可分泌有机酸溶解释放出被土壤

颗粒等吸附的营养元素，在提高土壤酶活性的同时活化土壤中的养分含量，延长了土壤中速效养分的有效供

给［２９］。 微生物不仅可以改善土壤肥力，反过来土壤环境因子对细菌的种类及组成也具有一定影响［４７⁃４８］。 值

得关注的是在本研究结果中，土壤 ｐＨ 与细菌群落结构的相关性并不显著，而以往的许多研究报道了土壤 ｐＨ
是影响细菌群落结构的重要因子［４９⁃５０］，尤其是对酸酐菌门的影响。 方宇等［５１］ 的研究认为酸酐菌门的相对丰

度与土壤 ｐＨ 呈极显著正相关，而 Ｍäｎｎｉｓｔｏ 等［５２］ 和 Ｇｒｉｆｆｉｔｈｓ 等［５３］ 的研究表明，酸杆菌丰度与 ｐＨ 呈显著负相

关，在本研究中土壤 ｐＨ 与酸酐菌门的分布并未存在显著相关性，这一结果此前也有所报道［５４］，这可能与不同

的土壤类型及管理方式有关。 此外还有研究证实，微生物菌剂能通过改善土壤的团粒结构，提高土壤的保水

能力［１６］，这在本研究中未涉及，需要进一步探讨。
３．３　 球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂对楸树幼苗生长量的影响

许多研究证实施用微生物菌剂对植物具有显著的促生作用，如微生物菌剂的施用可显著促进冬瓜、烟草

植株及高羊茅的生长［１３⁃１４，４２］，也有研究认为单施微生物菌剂对植物的促生作用不显著［５５］。 这可能与不同的

菌剂类型及宿主植物有关，同时菌剂与宿主植物的作用时间也会显著影响试验结果。 本研究结果表明，施用

球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂提高了楸树幼苗的株高、地径及生物量的积累，且综合评价结果显示，在 Ｔ２、Ｔ３ 处理

下与 ＣＫ 差异显著（Ｐ＜０．０５），这说明在一定的菌剂施用量下显著促进了楸树的生长发育。 有研究表明，微生

物菌剂对植物的促生作用机制一方面是由于菌剂中的活性菌株能够产生多胺［５６］、植物激素［５７］、铁载体［５８］、
抑制性物质或抗菌化合物、合成降解酶［５９］等，提高植物抗逆性，促进植物生长，另一方面微生物菌剂活性菌株

可通过改善植物营养，调节纤维素酶、果胶酶、几丁质酶、淀粉酶、蛋白酶和脂肪酶的作用来催化不同的生化过

程促进植物生长［６０］。 也有研究表明，菌剂的施用改善了植物根际的微生物群落结构，促进有益菌的定植，提
高土壤酶活性，防止土壤中养分含量的流失，从而促进植物生长［２９，６１］。 这一作用机制在本研究也得到证实。
本研究发现施用球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂可显著提高植物根际土壤中鞘氨醇单胞菌属（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）的相对

丰度， 其在土壤中的主要功能是降解芳香族化合物，产生吲哚乙酸（ＩＡＡ）、赤霉素（ＧＡｓ）促进植物生长［６２］；土
壤中酸杆菌属（Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ）在分解蛋白质、摄取土壤酸性物质方面发挥着重要作用，是维持土壤生态平衡的有

益菌株［６３］，施用球毛壳 ＮＤ３５ 后，其相对丰度显著提高；芽孢杆菌属在土壤中起着拮抗病原微生物、诱导系统

抗性、促进植物生长的作用，施用球毛壳 ＮＤ３５ 菌剂可显著提高其相对丰度［６４⁃６５］。 另外，研究的细菌群落 β 多

样性分析表明，施用微生物菌剂能够显著影响土壤中细菌群落的特征，细菌群落特征与土壤酶活性及环境因

子的 ＲＤＡ 分析发现，土壤中优势细菌群落 α⁃变形菌纲、δ⁃变形菌纲、酸酐菌门、β⁃变形菌纲的分布能够显著影

响土壤中酶的活性及速效养分含量，而楸树生长指标与土壤因子的相关性分析结果发现，土壤中的速效养分

含量、蔗糖酶、碱性磷酸酶、过氧化氢酶活性及酸酐菌门、α⁃变形菌纲、β⁃变形菌纲、δ⁃变形菌纲的分布能够对

楸树的生长产生显著的影响［６６］。

４　 结论

（１）球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂的施用可通过改善和平衡土壤中微生物群落的结构特征，促进土壤酶的释

放，改善土壤肥力，从而促进楸树的生长，且在 Ｔ２ 处理下对土壤的改善作用及楸树的促进作用最为显著。 在

实际应用的过程中，适宜的菌剂用量不仅对植物的生长至关重要，同时可节约经济成本。 本研究可为微生物

菌剂的合理施用提供技术参考。 另外，本研究结果进一步验证了球毛壳 ＮＤ３５ 对植物的作用机理，完善了其

对乔木植物作用机制的研究空白，为楸树的壮苗培育提供了新的研究方向。
（２）以往研究结果表明水分限制和养分匮乏是裸露矿区退化生态系统植被难以恢复的主要因子，其将直

接影响植被的恢复效果及矿区的生态功能，因此提高土壤肥力及蓄水能力是矿区生态修复的关键。 本研究中

８９５７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　
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发现，球毛壳 ＮＤ３５ 微生物菌剂的施用能够快速活化土壤养分，显著提高植物对土壤养分的利用效率，促进植

物的生长发育。 因此，在困难立地及退化生态系统恢复与重建中具有巨大的应用潜力，而应用后的生态效益

还有待进一步的研究。
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