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摘 要：【目的】为应对我国耕地质量下降问题，丰富生物改良与修复退化土壤的手段，研发植

物-微生物联合技术具有重要意义。【方法】测定伯克霍尔德氏菌属(Burkholderia sp.) YQ9 菌株产

纤维素酶、蛋白酶及氨的能力，明确其促生特性；通过盆栽试验测定不同稀释倍数的

Burkholderia sp. YQ9 菌剂和培养基对白三叶生长及根际土壤理化性质的影响；利用高通量测序技

术分析不同处理对白三叶根际微生物群落结构的影响。【结果】Burkholderia sp. YQ9 具备产纤维

素酶、蛋白酶和氨等促生特性；白三叶能够改善根际土壤酸碱环境；Burkholderia sp. YQ9 菌剂原

液可促进白三叶生长，显著提高其茎叶中可溶性蛋白、可溶性糖的含量，以及根际土壤中有效磷

和速效钾的含量，促进有机质分解。白三叶根际微生物群落 α 多样性分析结果显示，

Burkholderia sp. YQ9 菌剂原液和培养基原液显著降低了根际土壤中真菌和细菌的丰富度、多样性

和均匀度，改变了土壤微生物群落组成。相关性分析结果表明，根际土壤微生物群落与白三叶生

长、土壤理化指标相关。【结论】Burkholderia sp. YQ9 菌剂不仅能促进白三叶生长，还能改变根

际土壤微生物群落组成、改善土壤肥力状况。该结果可为基于微生物强化的耕地质量提升提供技

术支持。
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Abstract: [Objective] Developing plant-microbe combined techniques is significant for addressing 
the problem of declining cropland quality in China and enriching the approaches for biological 
remediation of degraded soils. [Methods] The plant growth-promoting traits of Burkholderia sp. 
YQ9 were determined by assessing its cellulase, protease, and ammonia production. Subsequently, 
a pot experiment was conducted to evaluate the effects of different dilutions of Burkholderia sp. 
YQ9 inoculant and culture medium on the growth of white clover (Trifolium repens) and the 
physicochemical properties of the rhizosphere soil. Furthermore, high-throughput sequencing was 
employed to analyze the impacts of different treatments on the structure of the rhizosphere 
microbial community. [Results] Burkholderia sp. YQ9 exhibited plant growth-promoting traits, 
being capable of producing cellulase, protease, and ammonia. White clover improved the pH 
environment of the rhizosphere soil. Application of the original inoculant of Burkholderia sp. YQ9 
promoted white clover growth, significantly enhancing the content of soluble protein and soluble 
sugar in the shoots and leaves, as well as the levels of available phosphorus and available 
potassium in the rhizosphere soil, thereby facilitating organic matter decomposition. Analysis of 
microbial alpha diversity in the rhizosphere soil revealed that both the original inoculant of 
Burkholderia sp. YQ9 and the culture medium significantly reduced the richness, diversity, and 
evenness of both fungal and bacterial communities in the rhizosphere soil and altered the 
composition of the soil microbial community. The correlation analysis further indicated that the 
microbial community in the rhizosphere soil was correlated with white clover growth and soil 
physicochemical properties.[Conclusion] Burkholderia sp. YQ9 not only promoted the growth of 
white clover but also modified the composition of the rhizosphere microbial community and 
improved the soil fertility. These findings provide microbial augmentation-based technical support 
for enhancing cropland quality.
Keywords: Burkholderia sp.; Trifolium repens; rhizosphere; microbial community

耕地是人类赖以生存和发展的物质基础，

保障其数量和质量直接关系到国家粮食安全、

生态安全以及农业可持续发展。尽管我国高度

重视耕地质量建设，出台并实施了高标准农田

建设、土地综合整治等策略，但随着工业化、

城镇化的推进耕地被过度开发，部分耕地受立

地条件、水土资源匹配、“占优补劣”等因素限

制，形势十分严峻[1]。《2019 年全国耕地质量等

级情况公报》显示，全国耕地质量平均等级仅

为 4.76 等，中低产田占耕地总面积的 68.8%，

其中 22% 为处于 4−10 等的低产田[2]。低产田基

础地力差，存在盐渍化、潜育化、障碍层次和
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瘠薄等多种障碍因素，短时间内难以改善。提

升中低产田的耕地质量对提高粮食产量、促进

社会经济发展、保护和改善生态环境、实现农

业可持续发展以及优化土地资源分配等具有重

要意义。因此加强耕地质量管理、提升耕地基

础地力成为确保我国粮食安全和推进农业可持

续发展的重要任务。

近年来，土壤生物改良技术研究与应用过

程中暴露出若干问题，突出表现为单一方法效

率低下、适用范围狭小，而联合改良技术因兼

具多种优势而日益受到青睐[3]。植物-微生物联

合改良技术是一种结合植物和微生物改良优势

的环境治理方法。功能微生物能够为植物提供

必需养分，促进植物生长，增强植物的抗逆能

力，降解或固定污染物，改善土壤结构[4]，在养

分循环、土壤健康和植物生产力提升等方面发

挥着关键作用，有助于减少对化学肥料的依

赖[5]。 Zhu 等[6] 研 究 表 明 ， 植 物 乳 植 杆 菌

(Lactiplantibacillus plantarum)能够改善高丹草种

植土壤环境，与对照相比蔗糖酶、脲酶和碱性

磷酸酶含量显著提升，同时促进了植株生长，

提高了抗逆性，显著减少了重金属的积累。邱

勤等[7]研究表明，紫花苜蓿(Medicago sativa)配

施巨大普里斯特氏菌(Priestia megaterium)、胶胨

样类芽孢杆菌(Paenibacillus mucilaginosus)以及

联合固氮菌等能够显著增加新垦地土壤微生物

数量，提高土壤肥力，促进紫花苜蓿生长。

白三叶(Trifolium repens)为豆科车轴草属多

年生草本植物，具有蓄水保墒作用，能够提高

土壤肥力、改良土壤结构。周泽弘等[8]研究发

现，紫色土柑橘园长期种植白三叶后土壤大团

聚体含量有所增加，土壤中有机碳和全氮含量

显著提高。伯克霍尔德氏菌(Burkholderia)作为

一 类 重 要 的 植 物 根 际 促 生 菌 (plant growth-

promoting rhizobacteria, PGPR)，具有提高植物

光合作用速率、水分利用效率，合成抗菌物质

以及促进养分循环等特性，在提高农业生产力

方面具有巨大潜力[9]。Dourado 等[10]研究表明，

Burkholderia sp. SCMS54 能 够 产 吲 哚 乙 酸

(indole-3-acetic acid, IAA)、铁载体，溶解无机磷

酸盐，降低番茄植株过氧化物水平和黄化程度，

并提高其对重金属镉的耐受性。陈详腾等[11]研

究表明，乌汶伯克霍尔德氏菌 (Burkholderia 

ubonensis) P5 菌剂处理显著促进了杉木幼苗生

长，显著提高了土壤有效磷和速效钾含量。

目前，关于白三叶-PGPR 联合改良土壤的应用

研究较少，加大研究力度有望为改善土壤环

境和提高作物产量提供新的方案。本研究以

课题组前期所获 Burkholderia sp. YQ9 为供试

菌株，该菌株的首次报道[12]指出，Burkholderia 

sp. YQ9 铁载体活性单位为 96.6%，属高产铁

载体菌范畴； IAA、1-氨基环丙烷 -1-羧酸 (1-

aminocyclopropane-1-carboxylate, ACC)脱氨酶产

量和溶磷量分别为 6.9 mg/L、8.7 μmol α-KA/(h·mg)

和 104.1 mg/L；所产铁载体能够与 Fe3+、Zn2+、

Cd2+等金属离子有效结合。

本研究在明确 Burkholderia sp. YQ9 产纤维

素酶、蛋白酶，解钾和产氨能力的基础上，系

统研究菌剂对白三叶生长(可溶性糖和可溶性蛋

白含量、根长、株高、鲜重等)、根际土壤理化

性质(pH、电导率、有效磷、速效钾、有机质等)

以及微生物多样性的影响，以期深化对植物-微

生物联合改良土壤的认知，丰富相关学科研究

内容与应用实践，并在开发农业微生物种质资

源的同时助力农业可持续发展。

1　材料与方法　材料与方法

1.1　材料

供试菌株为 Burkholderia sp. YQ9。

供试白三叶种子购自沭阳鑫意园绿化苗木

场。挑选大小均匀、颗粒饱满的种子，用 5%次

氯酸钠溶液消毒，经无菌水冲洗后播种。

LB 培养基、羧甲基纤维素钠固体培养基、

牛奶固体培养基、钾长石固体培养基和蛋白胨

水培养基的配制参照文献[13]进行。
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基础培养基 (g/L)：葡萄糖 5.0，硫酸铵

2.0，柠檬酸钠 1.0，七水硫酸镁 2.0，磷酸氢

二钾 4.0，磷酸二氢钾 6.0，pH 7.4，121 ℃灭

菌 30 min。

将 Burkholderia sp. YQ9 接入上述培养基，

28 ℃、150 r/min 振荡培养 24 h。Burkholderia 

sp. YQ9 菌剂施用时，调节 OD600 至 0.6。

供试土壤取自杭州市临安区浙江农林大学

东湖校区(30°15′22′′N，119°43′44′′E)，土壤理

化性质(pH、电导率、有效磷、速效钾、有机质)

分析参照《土壤农化分析》 [14]进行。

1.2　Burkholderia sp. YQ9 促生特性分析

1.2.1　产纤维素酶、蛋白酶和解钾能力测定

挑取单菌落至蛋白胨水培养基中，28 °C、

150 r/min 培养 24 h。调节菌液 OD600 为 0.6，取

30 μL 菌液分别点接至羧甲基纤维素钠固体培养

基、牛奶固体培养基和钾长石固体培养基表面

的无菌滤纸片(φ=10.0 mm)上，待菌液吸收后倒

置于 28 ℃培养箱中培养 72 h，观察透明圈产生

情况。

1.2.2　产氨气能力测定

按体积分数 0.5% 的接种量添加菌液至 10 mL

蛋白胨水培养基中，28 ℃、150 r/min 培养 48 h，

10 000 r/min 离心 5 min，取上清液与 Nessler’s

试剂等体积混合，若呈现红棕色则表明有氨气

产生。

1.3　盆栽试验

1.3.1　试验设计

盆栽试验采用单因素试验设计，在预试验

基础上选取代表性梯度，设纯水对照(CK，种植

白三叶)、不同浓度菌剂(T1：原液；T2：500 倍

稀释菌液；T3：1 000 倍稀释菌液)和培养基(T4：

原液；T5：500 倍稀释液；T6：1 000 倍稀释液)

共 7 个处理。其中，原液和 1 000 倍稀释菌液是

菌剂发挥作用的边际浓度(预试验时还依数量级

设有 10 倍和 100 倍稀释，但二者效果分别同原

液和 500 倍稀释菌液相近，因此未选取)。每一

处理设 3 个重复，共 21 盆。2024 年 4 月 9 日播

种，试验共计 90 d。播种当天各处理(纯水、不

同浓度菌剂或培养基)每盆添加 300 mL，之后每

10 d 灌根 1 次，4 次为止。

1.3.2　白三叶生长指标测定

试验结束时(90 d)用直尺测定株高和根长；

称取、记录植株地上部和根系鲜重后，105 ℃杀

青 30 min，80 ℃烘干至恒重后称量；之后分别

参照崔国文[15]和陈艳琦等[16]的方法对地上部可

溶性糖和可溶性蛋白含量进行测定。

1.3.3　根际土壤收集及土壤理化性质测定

试验结束时每盆取 3 株，整株拔出后收集

根系表面 0−2 mm 土壤，混匀，土壤理化性质分

析方法同 1.1 节。

1.3.4　根际土壤微生物群落多样性测定与

分析

土壤样品 DNA 提取、扩增和上机测序委托

上海派森诺生物科技股份有限公司完成。真菌

扩增 ITS1 可变区，引物为 ITS5F (5′-GGAAGT 

AAAAGTCGTAACAAGG-3′)和 ITS1R (5′-GCT 

GCGTTCTTCATCGATGC-3′)。 细 菌 扩 增 16S 

rRNA 基因 V3−V4 可变区，引物为 338F (5′-A 

CTCCTACGGGAGGCAGCA-3′) 和 806R (5′-G 

GACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)。基于派森诺

基因云 (http://www.genescloud.cn) 平台，采用

QIIME (2019.4)软件对数据进行质控、拼接，获

得物种丰度表格和代表性序列，并进行 α 多样

性分析。

1.4　数据分析

使用 Microsoft Excel 2016 进行数据整理与

统计分析，采用 DPS 7.05 单因素方差分析和

Duncan 新复极差法对数据进行显著性分析和多

重比较，显著性水平设为 P=0.05。使用 R 语言

的“dplyr”包对白三叶生长指标、土壤理化因子

与微生物物种门水平的相对丰度进行相关性分

析，采用“ggplot2”包进行结果可视化。
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2　结果与分析　结果与分析

2.1　Burkholderia sp. YQ9 促生特性分析

Burkholderia sp. YQ9 分离自浙江上虞铅锌

矿区土壤，菌体呈短杆状，具有数根极生鞭毛，

无特异突出物或附属物(图 1A)；菌落呈圆形，

边缘规则，表面光滑，略微突起，呈乳白色(图

1B)。在羧甲基纤维素钠和牛奶固体培养基上菌

落周围显现透明圈(图 2A、2B)，而在钾长石培

养基上无透明圈出现(图 2C)，表明 Burkholderia 

sp. YQ9 具有产纤维素酶和蛋白酶的能力，但

不具备解钾能力。与对照相比，接菌试管上

清液与 Nessler’s 试剂混合后溶液呈现红棕色

(图 2D)，表明 Burkholderia sp. YQ9 具备产氨

能力。

2.2　Burkholderia sp. YQ9 对白三叶生长

的影响

盆栽试验结果表明，与 CK 相比 T1−T4 和

T6 处理显著提高了白三叶茎叶中可溶性蛋白的

含量(图 3A)，尤其是 T1 处理，其可溶性蛋白含

量较 CK 和 T4 处理分别增加了 40.1% 和 13.0%。

T1−T4 处理显著提高了白三叶的可溶性糖含量

(图 3B)，T1 处理(菌剂原液)可溶性糖含量较 CK 

( 纯水) 和 T4 处理 ( 培养基原液) 显著增加了

110.3% 和 90.4%。

如表 1 所示，施用菌剂(T1−T3)和培养基原

液(T4)能够显著提升白三叶株高，T1 处理较 CK

和 T4 处理株高分别增加 19.5% 和 7.3%；T1 和

T4 处理显著提高了白三叶地上部鲜重，较 CK

分别增加 176.0% 和 148.8%，T1 较 T4 增加了

11.0%；施用菌剂(T1−T3)和培养基(T4、T5)均能

够增加白三叶根部鲜重，其中以 T4 和 T1 处理最

为显著，相较 CK 分别增加 416.7% 和 387.5%。

2.3　Burkholderia sp. YQ9 对白三叶根际

土壤理化性质的影响

如表 2 所示，与供试土壤基础值相比，各

图1　透射电子显微镜下的Burkholderia sp. YQ9及

其在LB培养基上的菌落形态。A：Burkholderia 

sp. YQ9透射电子显微镜照片；B：Burkholderia sp. 

YQ9在LB培养基上的菌落形态。

Figure 1　 Morphology of Burkholderia sp. YQ9 

under transmission electron microscope and colony 

morphology on LB plate. A: Transmission electron 

microscope image of Burkholderia sp. YQ9; B: 

Colonial morphology of Burkholderia sp. YQ9 on LB 

medium.

图2　Burkholderia sp. YQ9促生特性分析。A：产纤维素酶测试平板；B：产蛋白酶测试平板；C：解钾测

试平板；D：产氨测试试管。

Figure 2　Analysis of growth-promoting characteristics of Burkholderia sp. YQ9. A: Cellulolytic enzyme test 

dish; B: Protease-producing test dish; C: Potassium solution test dish; D: Ammonia production test tube.
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处理下(T4 除外)均显著提高了根际土壤 pH，尤

其是 T2 和 T6 处理。T4 处理显著增加了土壤电

导率，相较 CK 增加了 3.0 倍；T1 处理对根际

土壤有效磷和速效钾含量提升作用显著，相较

供试土壤基础值分别提升 29.4 倍和 6.6 倍，相

较 CK 分别提升 15.5 倍和 5.4 倍，相较 T4 处理

分别提升 16.9% 和 7.2%；相较 CK，T1 和 T2

处理根际土壤有机质含量分别降低了 3.4% 和

2.2%，T1 与 T4 处理、T2 和 T5 处理相比，有

机质含量分别显著下降 7.1% 和 2.8%。

2.4　Burkholderia sp. YQ9 对白三叶根际

土壤微生物群落多样性的影响

2.4.1　白三叶根际土壤微生物 α多样性分析

如表 3 所示，与供试土壤和 CK 相比，各处

理白三叶根际土壤细菌和真菌群落的丰富度

(Chao1)指数均显著降低，尤其是 T1 和 T4 处

理。 Shannon 指数和 Simpson 指数用于衡量

种群的多样性，与供试土壤相比种植白三

叶、施用菌剂和培养基的处理均降低了白三

叶根际土壤中细菌和真菌群落的 Shannon 指

图3　不同处理对白三叶地上部可溶性蛋白和可溶性糖含量的影响。A：可溶性蛋白含量；B：可溶性糖

含量。不同小写字母表示差异显著(P<0.05)。

Figure 3　Effects of different treatments on soluble sugar and soluble protein content in aboveground parts of 

white clover.A: Soluble protein content; B: Soluble sugar content. Different lowercase letters meant significant 

difference at 0.05 level.

表1　不同处理对白三叶不同生长指标的影响

Table 1　Effects of different treatments on growth indicators of white clover

处理Treatment

CK

T1

T2

T3

T4

T5

T6

根长
Root length (cm)

19.20±0.59bc

20.57±0.27ab

19.07±0.42bc

18.27±0.44c

21.90±0.75a

20.23±0.52abc

19.77±0.98bc

株高
Plant height (cm)

22.43±0.42c

26.80±0.25a

24.97±0.68b

24.83±0.32b

24.97±0.38b

23.67±0.22bc

22.40±0.96c

鲜重Fresh weight (g/plant)

地上部
Above-ground part

3.71±0.13c

10.24±0.13a

3.73±0.31c

3.57±0.21cd

9.23±0.27b

3.72±0.36c

2.86±0.32d

根部
Root

0.72±0.11c

3.51±0.03a

1.53±0.08b

1.45±0.04b

3.72±0.22a

1.20±0.04b

0.81±0.10c

同列不同小写字母表示差异显著(P<0.05)。

Different lowercase letters in the same column meant significant difference at 0.05 level.
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数和 Simpson 指数。

2.4.2　白三叶根际土壤真菌群落组成分析

如图 4 所示，90 d 时各处理根际土壤真菌

群 落 中 子 囊 菌 门 (Ascomycota) 和 担 子 菌 门

(Basidiomycota)均为优势菌门。其中，T1 和 T4

处理显著降低了根际土壤子囊菌门的相对丰

度(P<0.05)，而显著提高了担子菌门的相对丰度

(P<0.05)。

如图 5 所示，青霉属(Penicillium)、曲霉属

(Aspergillus)、 Saitozyma 以 及 枝 孢 霉 属

(Cladosporium)等是供试土壤真菌群落的优势菌属。

腐质霉属(Humicola)、Saitozyma、Melanconiella

以及枝孢霉属等是各处理白三叶根际土壤的优

势菌属。与供试土壤相比，各处理白三叶根际

土壤中青霉属和曲霉属相对丰度显著降低(P<

0.05)；与 CK 相比，T2 和 T3 处理腐质霉属相对

丰度均显著提高(P<0.05)。

2.4.3　白三叶根际土壤细菌群落组成分析

如图 6 所示，各处理根际土壤细菌群落中

放 线 菌 门 (Actinomycetota)、 假 单 胞 菌 门

表2　不同处理白三叶根际土壤理化性质分析

Table 2　Analysis of physicochemical properties of white clover rhizosphere soil with different treatments

处理
Treatment

Potted soil

CK

T1

T2

T3

T4

T5

T6

pH

4.79±0.01e

4.97±0.02b

4.86±0.03d

5.03±0.01a

4.98±0.01b

4.77±0.00e

4.93±0.01c

5.02±0.02ab

电导率
Electrical conductivity 
(µS/cm)

44.87±0.24cd

31.83±9.37d

111.70±2.37b

40.63±0.72d

59.10±2.51c

126.53±8.43a

45.27±0.27cd

39.10±0.17d

有效磷
Available P 
(mg/kg)

0.13±0.03d

0.24±0.05d

3.95±0.09a

0.32±0.04d

0.94±0.21c

3.38±0.09b

0.32±0.05d

0.28±0.08d

速效钾
Available K 
(mg/kg)

37.38±0.77g

44.38±0.13f

283.94±1.84a

54.54±0.65c

53.76±0.92cd

264.89±2.63b

50.01±0.86de

47.30±0.26ef

碱解氮
Available N 
(mg/kg)

79.06±1.55ab

66.14±3.20d

75.71±1.93bc

87.50±0.91a

72.56±2.63bcd

71.42±2.37bcd

77.77±1.30b

66.69±5.94cd

有机质
Organic matter 
(g/kg)

36.57±0.13b

36.05±0.22bc

34.81±0.23e

35.27±0.13de

35.89±0.28bcd

37.28±0.23a

36.26±0.29bc

35.81±0.10cd

同列不同小写字母表示差异显著(P<0.05)。

Different lowercase letters in the same column meant significant difference at 0.05 level.

表3　白三叶根际土壤中真菌与细菌α多样性

Table 3　Alpha diversity of fungi and bacteria in rhizosphere soil of white clover

处理
Treatment

Potted soil

CK

T1

T2

T3

T4

T5

T6

真菌Fungi

Chao1指数
Chao1 index

483.31±36.73a

422.79±1.87b

312.16±3.63de

273.21±10.58e

344.76±3.01cd

303.74±3.61de

268.95±18.25e

364.52±4.47c

Shannon指数
Shannon index

6.14±0.07a

5.82±0.03c

5.35±0.01e

5.59±0.01d

5.81±0.02c

5.18±0.03f

5.66±0.05d

6.03±0.01b

Simpson指数
Simpson index

0.965 9±0.001 9a

0.949 7±0.001 0b

0.932 6±0.000 6c

0.951 7±0.000 4b

0.952 4±0.001 3b

0.923 5±0.001 9d

0.949 4±0.000 8b

0.963 5±0.000 3a

细菌Bacteria

Chao1指数
Chao1 index

4 115.56±87.27a

3 682.22±92.50b

3 248.30±21.68c

3 801.89±148.49b

3 648.63±37.23b

3 134.88±47.67c

3 794.99±88.12b

3 670.78±34.53b

Shannon指数
Shannon index

10.92±0.03a

10.16±0.09c

9.55±0.04d

10.29±0.05bc

10.29±0.03bc

9.50±0.05d

10.32±0.03b

10.30±0.03bc

Simpson指数
Simpson index

0.998 9±0.000 0a

0.995 8±0.000 5c

0.991 7±0.000 3d

0.996 9±0.000 1b

0.997 2±0.000 1b

0.990 0±0.000 5e

0.997 2±0.000 1b

0.996 9±0.000 1b

同列不同小写字母表示差异显著(P<0.05)。

Different lowercase letters in the same column meant significant difference at 0.05 level.
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图4　真菌群落门分类水平相对丰度分析

Figure 4　Relative abundance analysis of fungal community at phylum level. S: Test soil. The same below.

图5　真菌群落属分类水平相对丰度分析

Figure 5　Relative abundance analysis of fungal community at genus level.

图6　细菌群落门分类水平相对丰度分析

Figure 6　Relative abundance analysis of bacterial community at phylum level.
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(Pseudomonadota)和酸杆菌门(Acidobacteriota)等

为主要优势菌门。与供试土壤细菌群落相比，不

同处理白三叶根际土壤中放线菌门和绿屈挠菌门

(Chloroflexota)相对丰度均显著降低(P<0.05)，而

假单胞菌门和芽单胞菌门(Gemmatimonadota)的

相对丰度显著升高(P<0.05)；与 CK 相比，T1 处

理白三叶根际土壤中放线菌门和疣微菌门相对

丰度显著升高(P<0.05)。

由图 7 可知，酸热菌属(Acidothermus)等是供

试土壤的优势菌属。各处理根际土壤细菌群落中伯

克霍尔德氏菌属-卡瓦列罗菌属-副伯克霍尔德氏菌

属 (Burkholderia-Caballeronia-Paraburkholderia)、

鞘氨醇单胞菌属 (Sphingomonas)、芽单胞菌属

(Gemmatimonas)以及芽孢杆菌属(Bacillus)等是白

三叶根际土壤优势菌属。相较 CK，T1 和 T4 处

理白三叶根际土壤中 Burkholderia-Caballeronia-

Paraburkholderia、鞘氨醇单胞菌属、芽单胞菌

属等显著富集(P<0.05)。

2.5　根际土壤微生物门水平相对丰度与

白三叶生长指标相关性分析

试验结束时(90 d)，在门水平上对根际土壤

微生物群落组成与所测白三叶生长指标进行相

关性分析，结果如图 8 所示。真菌方面，子囊

菌门相对丰度与根长、地上部和根部鲜重呈显

著负相关；球囊菌门(Glomeromycota)与可溶性

糖和可溶性蛋白含量，以及株高、地上部和根

部鲜重呈显著负相关；Kickxellomycota 与可溶性

糖含量呈显著负相关；担子菌门与根长和地上

部鲜重呈显著正相关；壶菌门(Chytridiomycota)

与可溶性糖和可溶性蛋白含量、株高、根部鲜

重呈显著正相关。细菌方面，假单胞菌门

(Myxomycota)和绿屈挠菌门的相对丰度与根长、

株高、地上部和根部鲜重呈显著负相关；酸杆

菌门与根长和地上部鲜重呈显著负相关；放线

菌门和芽孢杆菌门(Bacillota)与根长、地上部和

根部鲜重呈显著正相关；Patescibacteriota 与可

溶性糖和可溶性蛋白含量，以及株高、地上部

和根部鲜重呈显著正相关。

2.6　根际土壤微生物门水平相对丰度与

土壤理化指标相关性分析

在门水平上对白三叶根际土壤微生物群落

组成与所测根际土壤理化因子进行相关性分析，

结果如图 9 所示。真菌方面，壶菌门相对丰度

与速效钾和碱解氮含量呈显著正相关，与有机

质含量呈显著负相关；担子菌门与 pH 呈显著负

相关；罗兹菌门(Rozellomycota)与有机质含量呈

显著负相关；球囊菌门与电导率、有效磷和速

效钾含量呈显著负相关，与 pH 呈显著正相关；

子囊菌门相对丰度与电导率和有效磷含量呈显

著 负 相 关 ， 与 pH 呈 显 著 正 相 关 ；

Kickxellomycota 与碱解氮含量呈显著负相关，与

有机质含量呈显著正相关。细菌方面，酸杆菌

图7　细菌群落属分类水平相对丰度分析

Figure 7　Relative abundance analysis of bacterial community at genus level.
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门相对丰度与 pH 呈显著正相关，与有效磷含量

呈显著负相关；芽单胞菌门与 pH 呈显著正相关，

与电导率呈显著负相关；绿屈挠菌门和假单胞菌

门与电导率、有效磷和速效钾含量呈显著负相关，

图8　根际土壤微生物门水平相对丰度与白三叶生长指标相关性分析。A：可溶性蛋白含量；B：可溶性

糖含量；C：根长；D：株高；E：地上部鲜重；F：根部鲜重。

Figure 8　 Correlation between rhizosphere soil microbial relative abundance at the phylum level and white 

clover growth indicators. A: Soluble protein content; B: Soluble sugar content; C: Root length; D: Plant height; E: 

Fresh weight of the aboveground part; F: Fresh weight of roots. *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001.

图9　根际土壤微生物群落门水平相对丰度与土壤理化因子相关性分析。AP：有效磷；AK：速效钾；

OM：有机质；AN：碱解氮。

Figure 9　 Correlation between rhizosphere soil microbial relative abundance at the phylum level and soil 

physicochemical factors. AP: Available phosphorus; AK: Available potassium; OM: Organic matter; AN: 

Available nitrogen. *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001.
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与 pH 呈显著正相关；Patescibacteriota 与电导

率、有效磷和速效钾含量呈显著正相关；假单

胞菌门与 pH 呈显著负相关；芽单胞菌门与 pH

呈显著正相关，与电导率呈显著负相关；放线

菌门与速效钾含量呈显著正相关。

3　讨论　讨论

根际微生物组成与作物健康和农业可持续

生产密切相关[17]。作为植物的“第二基因组”，

根际微生物直接或间接地参与土壤的物质循环，

具有促进作物养分吸收、抑制病原微生物、改

善非生物胁迫环境等功能，对促进植物生长和

维持土壤生态健康具有重要意义，具有良好的

应用前景[18-19]。张静怡等[20]研究显示，施用

PGPR 菌剂可通过产生多种酶类、糖类和植物生

长激素等促进作物生长，提高产量和品质。

Deng 等[21]研究表明，施加由耐受盐芽孢杆菌

(Bacillus halotolerans) P75、草木栖剑菌(Ensifer 

meliloti) D10、 巨 大 普 里 斯 特 氏 菌 (Priestia 

megaterium) H3 和 枯 草 芽 孢 杆 菌 (Bacillus 

subtilis) HB01 组成的复合菌剂可显著增加苜蓿

(Medicago sativa)、黑麦草(Lolium perenne)和柠

条锦鸡儿(Caragana korshinskii Kom.)的鲜重，分

别增加 45.4%、36.7% 和 48.5%。然而，也有研

究显示施用菌剂并无显著效果。吕亮雨等[22]发

现，低浓度的木霉菌剂无法促进枸杞 (Lycium 

barbarum)生长，高浓度时反而对其有显著抑制

作用。白三叶作为多年生豆科植物，年固氮量

可达 330−420 kg/hm2，在培肥改土等方面作用显

著[23]。白三叶生长易受土壤环境影响，研发高

效促生菌剂对于强化其作用效果和提升土壤质

量 等 具 有 重 要 意 义[19]。 本 研 究 表 明 施 用

Burkholderia sp. YQ9 菌剂，尤其是菌剂原液(T1

处理)对白三叶生长具有显著促进作用。

土壤为微生物提供营养物质和生存环境，

同时也受微生物作用影响，土壤理化性质与微

生物代谢活动密切相关[24]。施用菌剂能够提高

土壤微生物代谢水平，调节根际微环境，加速

土 壤 养 分 转 化[25]。 本 研 究 结 果 显 示 ，

Burkholderia sp. YQ9 不具备解钾能力，T1 处理

根际土壤速效钾含量增加应是其进入根际微生

态系统后间接作用所致，相关机理有待进一步

探究。根际土壤有机质含量在 T1 和 T2 处理中

显著降低，究其原因是 Burkholderia sp. YQ9 具

备产纤维素酶等能力，菌剂施用促进了土壤有

机质分解。与本研究结果相类似，周达仁等[26]

研究表明，施用娄彻氏链霉菌 (Streptomyces 

rochei) D74 后，其通过分泌有机酸等次生代谢

物促进土壤养分溶解、释放以及酶活性提高，

增强了速效养分的供给能力。本研究中除白三

叶可溶性糖(T1−T3)、可溶性蛋白(T1−T3)和根际

土壤有机质(T1、T2)含量以及根际土壤 pH (T2、

T3)外，500 倍和 1 000 倍稀释菌液作用效果并不

显著，后续将结合成本和匹配植物分析进一步

明确菌剂适用浓度范围。

菌剂施用使外源功能微生物进入根际微生

态系统，与植物和土著微生物相互作用扰动微

生物群落或引发群落结构重塑[27]。本研究发现

与供试土壤相比，白三叶根际土壤中 Chao1 指

数、Shannon 指数和 Simpson 指数均显著降低，

施加培养基(T4)处理最低，其次为 T1 处理。究

其原因可能为：(1) 供试土壤为土体土壤，其他

处理均为根际土壤，土体土壤作为根际土壤微

生物的源库，其多样性和丰富度较高[28]；(2) 外

源养分和白三叶根系分泌物驱使土著微生物群

落发生演变，使其丰富度和多样性降低[29]；(3) 

菌剂中含有大量 Burkholderia sp. YQ9，其进入

根际微生态系统后会占据一定生态位，进而影

响土著微生物[30]。值得注意的是，微生物群落

存在功能冗余情况，已有研究者指出多样性降

低并不会影响微生物功能发挥(如硝化和反硝化

等)[31]，相关研究有待深入。

不同土壤微生物组成各异，主要受气候条

件、植被类型和土壤理化性质等影响[32]。子囊

菌门和担子菌门作为土壤真菌群落中最为常见

的门类，与接合菌门(Zygomycota)等在土壤生态

5402



李春艳 等 || 微生物学报, 2025, 65(12)

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn

系统中发挥着重要作用[33]。本研究显示，各处

理子囊菌门相对丰度均较高，而 T4 和 T1 处理

子囊菌门相对丰度相对较低。Xiang 等[34]研究表

明，提高土壤养分含量会降低子囊菌门的相对

丰度，提高担子菌门相对丰度，与本研究结果

相一致。土壤细菌优势菌门一般为假单胞菌门、

放线菌门、酸杆菌门和绿屈挠菌门等[35]。本研

究中不同处理白三叶根际土壤放线菌门和绿屈

挠菌门相对丰度均低于供试土壤，这与二者贫营

养型特点相关[36]。在属分类水平上，T1 处理提

高了Burkholderia-Caballeronia-Paraburkholderia、

鞘氨醇单胞菌属和芽单胞菌属的相对丰度。其

中，鞘氨醇单胞菌在自然界中分布广泛，能够

通过产生植物激素促进植物生长[37]，还能够降

解多环芳烃等高分子有机污染物[38]；芽单胞菌

通过固氮、分解有机物和抑菌等促进土壤健康

和植物生长[39]，也具有重要的生态功能。本研

究根际土壤优势菌群和群落组成变化应为白三

叶生长代谢、Burkholderia sp. YQ9 和营养物质

投入共同作用所致。

4　结论　结论

本研究表明，种植白三叶能够改善土壤酸

碱环境；Burkholderia sp. YQ9 能够促进白三叶

生长，提高白三叶地上部可溶性糖和可溶性蛋

白含量；Burkholderia sp. YQ9 菌剂原液对于提

高根际土壤电导率、有效磷和速效钾含量作用

显著，促进了土壤有机质分解，改变了根际土

壤微生物群落结构。本研究为植物-微生物联合

改良土壤提供了新方案，在丰富学科研究的同

时助力农业可持续发展。
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