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　 　 摘要:　 本研究以草莓宁玉为试材ꎬ以施加清水为对照(ＣＫ)ꎬ分析宁盾微生物菌剂(ＪＮ)、哈茨木霉菌剂(ＪＨ)２
种微生物菌剂和代森锰锌(ＹＳ)、口恶霉灵(ＹＥ)２ 种化学农药试剂对草莓植株生长及草莓根际微生物群落结构的影

响ꎮ 结果表明ꎬＪＮ 处理的草莓植株在地上部生物量、根系生物量及总生物量等方面较 ＣＫ、ＹＳ 和 ＹＥ 处理组显著增

加ꎻ在根系多酚氧化酶(ＰＰＯ)活性和根系活力等生理生化特性上ꎬＪＮ 处理也较 ＣＫ 和 ＹＥ 处理组显著提高ꎮ 细菌

１６Ｓ ｒＲＮＡ 和真菌内转录间隔区(ＩＴＳ)对应基因测序结果显示ꎬＪＮ 和 ＪＨ 处理的真菌 Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数代表

的根际基质真菌群落的丰富度和多样性指数较 ＣＫ 和 ＹＥ 处理显著减少ꎮ 在门、属水平聚类分析中ꎬＪＮ 和 ＪＨ 处理

后的根际基质中变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)和放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)等有益菌门的菌群相

对丰度较 ＣＫ 均有提高ꎬ芽孢杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)等有益菌属的菌群相对丰度也高于 ＣＫ 和 ２ 种化学农药试剂处理ꎮ
综上所述ꎬ与 ＣＫ 和 ２ 种化学农药试剂处理(ＹＳ、ＹＥ)比较ꎬ２ 种微生物菌剂处理(ＪＮ、ＪＨ)能有效促进草莓植株生长ꎬ
其中宁盾微生物菌剂处理(ＪＮ)的表现最佳ꎬ并且 ２ 种微生物菌剂对草莓根际微生物群落结构也起到了一定的改善
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　 　 草莓(Ｆｒａｇａｒｉａ ａｎａｎａｓｓａ Ｄｕｃｈ.)属蔷薇科草莓

属多年生草本植物ꎬ其营养价值高ꎬ经济效益好ꎬ在
国内外长期保持着大规模的种植面积[１]ꎮ 但草莓

植株在生长过程中易受多种因素影响ꎬ其中种植土

壤环境是一个重要的影响因素ꎬ除了土壤本身的理

化性质外ꎬ土壤中的微生物也对植株生长起着至关

重要的作用ꎬ有益微生物菌群可以调节土壤结构ꎬ分
解营养元素ꎬ促进土壤养分的转化[２￣４]ꎮ 而一旦微生

物种群结构失衡、病原菌增多则会导致土壤质量下

降和作物减产[５]ꎮ 因此ꎬ调节土壤微生物的数量和

群落结构对草莓植株生长发育至关重要ꎮ
目前常用化学性杀菌剂对草莓生长进行调控ꎬ

研究发现ꎬ代森锰锌和口恶霉灵对防治草莓枯萎病和

根腐病效果理想[６￣７]ꎬ通过吞噬与抑制病菌ꎬ能有效

地控制部分病害的发生ꎮ 除了对作物本身进行病害

效应研究外ꎬ在类似报道中ꎬ闫雷等[８] 还针对农药

对土壤菌群的调控做了进一步的试验ꎬ结果显示ꎬ高
浓度化学农药对土壤细菌有一定的影响ꎬ在化学农

药诱导下有增加土壤细菌新种群和提高细菌群落多

样性的现象ꎬ土壤环境调控得到了一定改善ꎮ
近年来ꎬ有益微生物菌剂使用得较多ꎬ利用有益

微生物菌株调控土壤菌群结构也成为一种有效手段ꎮ
微生物调控产生的负面影响小ꎬ主要通过生物分解或

者代谢方式改善土壤环境ꎬ减少了污染物转移等有害

影响ꎮ 有报道显示ꎬ芽孢杆菌[９] 和木霉菌[１０] 可通过

抑制病菌繁衍、调节土壤微生物群落结构来防治草莓

土传病害的发生[１１]ꎬ并且可促进植株残体分解ꎬ使土

壤养分得到补充ꎬ促进植株根系营养吸收ꎬ达到促进

植株生长的效果[１２￣１３]ꎮ 在一定程度上ꎬ杀菌型化学农

药和微生物菌剂均起到有效防治草莓土传病害的作

用ꎬ但目前尚未报道涉及两者对基质栽培草莓的根际

微生物群落多样性影响的对比研究ꎮ
本试验分别向草莓苗施加清水ꎬ宁盾微生物菌

剂、哈茨木霉菌剂 ２ 种微生物菌剂和代森锰锌、口恶霉

灵 ２ 种化学农药试剂ꎬ利用 ＰａｃＢｉｏ 平台对草莓根际

基质中的微生物进行测序ꎬ结合生物信息分析结果ꎬ
探讨不同试剂处理对基质栽培草莓生长性状及根际

微生物群落结构的影响ꎬ阐释微生物菌剂和化学农药

试剂的微生态调控机制ꎬ为草莓生长发育提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

试验于 ２０２０ 年 ６ 月 ２２ 日在江苏省农业科学院

的单层塑料大棚中进行ꎮ 选择由江苏省农业科学院

果树研究所提供的无明显病害、长势基本一致的宁

玉草莓匍匐茎苗为试验对象ꎮ 栽培基质为商品混合

基质ꎬ购于江苏兴农基质科技有限公司ꎬ主要成分为

草炭、蛭石和珍珠岩ꎮ
宁盾微生物菌剂(Ａ 型)购于南京农大生物源

农药创制有限公司ꎬ有效成分为芽孢杆菌(１ ｍｌ 活
菌数≥２.０×１０９ ＣＦＵ)ꎬ剂型为液态ꎻ哈茨木霉菌购于

美国拜沃股份有限公司ꎬ有效成分含量为 １ ｇ ３×１０８
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ＣＦＵꎬ剂型为可湿性粉剂ꎻ代森锰锌购于北京中保绿

农科技集团有限公司ꎬ有效成分含量为 ８０％ꎬ剂型

为可湿性粉剂ꎻ口恶霉灵购于天津市绿亨化工有限公

司ꎬ有效成分含量为 ７０％ꎬ剂型为可湿性粉剂ꎮ
１.２　 试验设计

试验共设计 ５ 个处理ꎬ如表 １ 所示ꎬ分别于 ６ 月

２９ 日、７ 月 １４ 日进行微生物菌剂和化学农药试剂的

浇灌处理ꎮ 试验处理前将草莓匍匐茎扦插于 ２４ 孔

穴盘中ꎬ每个处理设置 ６ 个穴盘ꎮ 肥水管理同日常ꎮ

表 １　 不同微生物菌剂和化学农药试剂处理的配方

Ｔａｂｌｅ １ 　 Ｆｏｒｍｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔｓ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ

ｐｅｓｔｉｃｉｄｅ ｒｅａｇｅｎｔｓ

处理　 　 　 　 实施方法

对照(ＣＫ) 每株苗浇灌清水 １００ ｍｌ

宁盾微生物菌剂(ＪＮ) 试剂为微生物菌剂ꎬ２００ ｍｌ 乳剂用清水稀
释 １００ 倍灌根ꎬ每株苗浇灌 １００ ｍｌ

哈茨木霉菌剂(ＪＨ) 试剂为微生物菌剂ꎬ６ ｇ 粉剂用清水稀释
３ ０００倍灌根ꎬ每株苗浇灌 １００ ｍｌ

代森锰锌(ＹＳ) 试剂为化学农药试剂ꎬ５０ ｇ 粉剂用清水稀
释 ４００ 倍灌根ꎬ每株苗浇灌 １００ ｍｌ

口恶霉灵(ＹＥ) 试剂为化学农药试剂ꎬ１０ ｍｌ 乳剂用清水
稀释４ ０００倍灌根ꎬ每株苗灌根 １００ ｍｌ

　 　 在 ２０２０ 年 ９ 月 ８ 日－１０ 月 １２ 日取样与测定ꎬ
每个处理随机取样本 １５ 株ꎬ每 ５ 株重复 １ 次ꎬ设 ３
次生物学重复ꎮ 所采样品为各处理相同部位的根

系ꎬ样品采集后拍照ꎬ置于－８０ ℃冰箱中备用ꎮ 采集

根际土时先抖掉根系周围比较松散的基质土ꎬ然后

用小刷将与根系紧密结合的基质土刷下来进行收

集ꎬ每 ５ 株混匀作为一个样本ꎬ设 ３ 个生物学重复ꎬ
存于冰盒(４ ℃)中ꎬ立即转移到实验室ꎬ置于－８０ ℃
冰箱中冷冻[１４]ꎮ
１.３　 测定项目及方法

１.３.１　 植株生理性状的测定 　 参照文献[１５]测定

植株相关生理性状ꎬ地上部生物量的测定:取植株根

茎连接处以上部分ꎬ用千分之一天平进行称量ꎬ单位

为 ｇꎻ根系生物量的测定:取植株根茎连接处以下部

分ꎬ用千分之一天平进行称量ꎬ单位为 ｇꎻ单株根长

的测定:使用直尺测量植株茎部中间位置到根尾部

的距离ꎬ单位为 ｃｍꎮ
１.３.２　 基因组 ＤＮＡ 的提取、ＰＣＲ 扩增和测序 　 采

用十六烷基三甲基溴化铵法(ＣＴＡＢ)对样本的基因

组 ＤＮＡ 进行提取ꎬ之后利用琼脂糖凝胶电泳检测

ＤＮＡ 的纯度和浓度ꎬ取适量的样品于离心管中ꎬ使
用无菌水稀释样品至 １ ｎｇ / μｌꎮ 以稀释后的基因组

ＤＮＡ 为模板ꎬ根据选择的测序区域ꎬ使用带 Ｂａｒｃｏｄｅ
的特异引物、Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ 公司的 Ｐｈｕｓｉｏｎ 􀅺
Ｈｉｇｈ￣Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ｗｉｔｈ ＧＣ Ｂｕｆｆｅｒ 和高效

高保真酶对细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 和真菌内转录间隔区

(ＩＴＳ)基因全长进行 ＰＣＲ 扩增ꎮ ＰＣＲ 扩增程序:９８
℃预变性 １ ｍｉｎꎻ９８ ℃变性 １０ ｓꎬ５０ ℃退火 ３０ ｓꎬ７２
℃延伸 ３０ ｓꎬ３０ 个循环ꎻ７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 产物

使用 ２％的琼脂糖凝胶进行电泳检测ꎬ使用 ＱＩＡＧＥＮ
公司提供的胶回收试剂盒回收纯化产物ꎮ 使用

ＤＮＡ 黏合酶将测序接头连接在扩增好的 ＤＮＡ 片段

两端ꎬ使用 ＡＭｐｕｒｅ ＰＢ 磁珠对 ＤＮＡ 片段进行纯化

选择ꎬ构建 ＳＭＲＴ Ｂｅｌｌ 文库ꎮ 构建好的文库经 Ｑｕｂｉｔ
浓度定量ꎬ并利用 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ 检测插入片段大小ꎬ
随后用 ＰａｃＢｉｏ 平台进行测序[１６￣１８]ꎮ 测序工作由天

津诺禾致源生物信息科技有限公司完成ꎮ
１.３.３　 根系相关抗氧化酶活性和丙二醛含量、根系

活力的测定　 过氧化物酶(ＰＯＤ)活性、苯丙氨酸解

氨酶(ＰＡＬ)活性、超氧化物歧化酶(ＳＯＤ)活性、多酚

氧化酶(ＰＰＯ)活性和丙二醛(ＭＤＡ)含量均采用上

海索莱宝生物科技有限公司提供的检测试剂盒进行

测定ꎮ 根系活力采用上海源叶生物科技有限公司提

供的检测试剂盒进行测定ꎮ
１.４　 数据分析

利用 Ｕｐａｒｓｅ 软件[１９]、Ｑｉｉｍｅ 软件[２０]进行测序分

析ꎮ 采用 Ｅｘｃｅｌ ２０１６ 软件整理数据ꎬ使用 ＳＰＳＳ ２１.０
软件对相关数据进行单因素方差分析ꎮ 用 Ａｄｏｂｅ
Ｐｈｏｔｏｓｈｏｐ ＣＳ６ 辅助图片整理ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 不同处理对草莓植株生物量及根长的影响

由表 ２ 可知ꎬＪＮ 处理的单株草莓总生物量、地
上部生物量和根系生物量均较 ＣＫ 显著增加ꎬ单株

根长与 ＣＫ 差异不显著ꎻ与 ＹＳ 和 ＹＥ 处理相比ꎬＪＮ
和 ＪＨ 处理的植株单株总生物量、地上部生物量和

根系生物量均有显著提高ꎮ 而 ＹＳ 和 ＹＥ 处理的植

株单株总生物量和地上部生物量较 ＣＫ 显著减少ꎬ
ＹＳ 处理的单株根系生物量也较 ＣＫ 显著减少ꎮ 所

有处理中ꎬＪＮ 处理的单株草莓总生物量、地上部生

物量、根系生物量和单株根长值最大ꎬ长势表现最

优ꎮ
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表 ２　 不同处理对草莓植株生物量及根长的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ ｐｌａｎｔ ｂｉｏｍａｓｓ
ａｎｄ ｒｏｏｔ ｌｅｎｇｔｈ

处理
单株总生物

量(ｇ)
单株地上部
生物量(ｇ)

单株根系
生物量(ｇ)

根长
(ｃｍ)

ＣＫ １０.１２±１.７２ｂ ７.５４±１.４５ｂ ２.５８±０.２７ｂ １２.８９±０.３８ａ

ＪＮ １３.７１±０.７８ａ ９.８０±０.６７ａ ３.９１±０.２８ａ １３.４６±０.３２ａ

ＪＨ １０.２０±１.２５ｂ ６.７７±１.２６ｂ ３.４３±０.５８ａ １１.６７±１.４７ａ

ＹＳ ６.２７±０.２２ｃ ４.６２±０.１０ｃ １.６４±０.３１ｃ １２.９２±０.５７ａ

ＹＥ ６.７９±０.５２ｃ ４.４３±０.５４ｃ ２.３６±０.３６ｂ １２.３３±２.３２ａ
ＣＫ、ＪＮ、ＪＨ、ＹＳ、ＹＥ 处理见表 １ꎮ 每一列数据后标有不同小写字母表
示不同处理之间存在显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

２.２　 不同处理对草莓根系活力、根系抗氧化酶活性

及丙二醛含量的影响

　 　 由图 １ 可知ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬＪＮ 处理的草莓根系活

力、根系 ＰＡＬ 和 ＰＰＯ 活性显著提高ꎬＭＤＡ 含量显著

降低ꎮ ＪＨ 处理的根系 ＰＯＤ 活性比 ＣＫ 显著升高ꎬ
ＭＤＡ 含量比 ＣＫ 显著降低ꎮ ＪＮ 处理的 ＰＰＯ 活性较

ＹＳ 处理显著增加ꎬＭＤＡ 含量显著低于 ＹＳ 处理ꎮ 同

时 ＪＮ 处理的根系活力和 ＰＰＯ 活性分别较 ＹＥ 处理

显著提高ꎬＭＤＡ 含量较 ＹＥ 处理显著减少ꎮ 说明ꎬ
ＪＮ 处理后草莓根系抗氧化酶活性整体表现最佳ꎮ

ＣＫ、ＪＮ、ＪＨ、ＹＳ、ＹＥ 处理见表 １ꎮ 不同小写字母表示不同处理之间存在显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 １　 不同处理对草莓根系活力、根系抗氧化酶活性及丙二醛含量的影响

Ｆｉｇ.１　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ ｒｏｏｔ ｖｉｔａｌｉｔｙꎬ ｒｏｏｔ ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｍａｌｏｎｄｉａｌｄｅｈｙｄｅ ｃｏｎｔｅｎｔ

２.３　 不同处理的草莓根际基质细菌、真菌群落丰富

度和多样性指数变化

　 　 群落物种的丰富度主要以 Ｃｈａｏ１ 指数和 Ａｃｅ 指

数为代表ꎮ 由表 ３ 可知ꎬ各处理之间的草莓根际基

质的细菌群落 Ｃｈａｏ１ 指数和 Ａｃｅ 指数均无显著差

异ꎮ
由表 ４ 可知ꎬ４ 种试剂处理后的草莓根际基质的

真菌群落 Ｃｈａｏ１ 指数相较于 ＣＫ 均有一定程度减小ꎬ
其中 ＪＮ、ＪＨ 和 ＹＳ 处理均显著低于 ＣＫꎬ但 ＹＥ 处理与

ＣＫ 无显著差异ꎮ 微生物菌剂与化学农药试剂处理对

比分析ꎬＪＮ 和 ＪＨ 处理的真菌群落 Ｃｈａｏ１ 指数稍高于

ＹＳ 处理ꎬ却显著低于 ＹＥ 处理ꎮ ＹＥ 处理的草莓根际

基质真菌群落 Ａｃｅ 指数与 ＣＫ 无显著差异ꎬ而 ＪＮ、ＪＨ

和 ＹＳ 处理的真菌群落 Ａｃｅ 指数相较于 ＣＫ 均有减

小ꎬ其中 ＹＳ 处理的真菌群落 Ａｃｅ 指数显著低于 ＣＫꎮ
同时 ＪＮ 和 ＪＨ 处理的真菌群落 Ａｃｅ 指数高于 ＹＳ 处

理ꎬ却显著低于 ＹＥ 处理ꎮ 说明ꎬ根际基质细菌和真

菌群落丰富度的变化因施加的试剂不同而出现不同

的差异ꎬ２ 种化学农药试剂对基质细菌和真菌群落丰

富度的影响不一致ꎬ有增有减ꎬ而施加 ２ 种微生物菌

剂后基质细菌和真菌群落丰富度均表现减少ꎮ
群落物种的多样性主要通过 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数反映ꎮ 由表 ３ 得出ꎬ５ 种处理的草莓根

际基质的细菌 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数之间均

无显著差异ꎮ
由表 ４ 可知ꎬＹＥ 处理的草莓根际基质真菌群落
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Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数分别较 ＣＫ 有所增加ꎬ
其中 ＹＥ 处理的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显著高于 ＣＫꎮ 然而

ＪＮ 和 ＪＨ 处理的根际基质真菌群落 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数较 ＣＫ 均有减小ꎬ并且 ＪＮ 和 ＪＨ 处理的

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与 ＣＫ 存在显著差异ꎻ同时 ＪＮ 和 ＪＨ 处

理的根际基质真菌群落 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指

数较 ＹＥ 处理均显著降低ꎮ 由此得出ꎬ施加不同微

生物菌剂和化学农药试剂对根际基质细菌群落多样

性无显著影响ꎬ但对根际基质真菌群落多样性有一

定程度的影响ꎬ施加个别的化学农药试剂可增加基

质真菌群落多样性ꎬ而施加微生物菌剂却会相应减

小基质真菌多样性ꎮ

表 ３　 不同处理后的草莓根际基质细菌群落丰富度和多样性指数变化

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎｄｅｘｅｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ａｆｔｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
丰富度指数

Ｃｈａｏ１ 指数 Ａｃｅ 指数

多样性指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

ＣＫ １ １０２.３８±２８１.２２ａ １ １５０.５２±２４３.１３ａ ０.９５±０.０３ａ ６.８３±０.７０ａ

ＪＮ ９７７.４５±１６９.５６ａ １ ０４１.８０±１７３.７２ａ ０.９４±０.０２ａ ６.７１±０.３５ａ

ＪＨ ８４１.３９±４３４.１８ａ ８８７.３０±１７３.７２ａ ０.９６±０.０２ａ ６.９７±０.３４ａ

ＹＳ ８７２.２５±４２２.９３ａ ８９０.１６±４２８.１５ａ ０.９７±０.０１ａ ７.００±０.５９ａ

ＹＥ １ １４３.５７±３２９.０１ａ １ ２６７.９１±４１４.１８ａ ０.９４±０.０５ａ ７.２３±０.９１ａ
ＣＫ、ＪＮ、ＪＨ、ＹＳ、ＹＥ 处理见表 １ꎮ 每一列数据后不同小写字母表示不同处理之间存在显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

表 ４　 不同处理后的草莓根际基质真菌群落丰富度和多样性指数变化

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎｄｅｘｅｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ａｆｔｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
丰富度指数

Ｃｈａｏ１ 指数 Ａｃｅ 指数

多样性指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

ＣＫ ４７６.９０±３５２.２８ａ ３８２.６０±１６１.４２ａｂ ０.８５±０.０５ａｂ ４.７４±０.４０ｂ

ＪＮ ２６５.４８±１０.２７ｂ ２９１.１４±１９.５８ｂｃ ０.７６±０.０３ｂ ３.７９±０.１１ｃ

ＪＨ ２３８.８０±５８.３１ｂ ２５３.２３±６５.７７ｂｃ ０.７９±０.１１ｂ ３.９１±０.５３ｃ

ＹＳ １９９.０２±２４.１３ｂ ２０９.４２±１６.８０ｃ ０.８１±０.０９ｂｃ ３.５８±０.３０ｃ

ＹＥ ４４５.５６±４８.６１ａ ４７３.３６±３９.８７ａ ０.９６±０.０２ａ ６.０３±０.３９ａ
ＣＫ、ＪＮ、ＪＨ、ＹＳ、ＹＥ 处理见表 １ꎮ 每一列数据后不同小写字母表示不同处理之间存在显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

２.４　 不同处理后的草莓根际基质微生物群落门、属
分类水平上的组成

　 　 测序结果显示ꎬ草莓根际基质细菌在门的分类

水平上主要检测出 ９ 个门(图 ２)ꎬ分属变形菌门

(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)、酸杆菌

门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、放线菌门

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、腐霉菌门( Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ)、疣微

菌门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ)、罗伊兹曼菌门(Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿
Ｒｏｉｚｍａｎｂａｃｔｅｒｉａ)和蓝藻门(Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)ꎬ还有未

识别的细菌(Ｕｎｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ)ꎮ 其中ꎬ变形菌

门、拟杆菌门、酸杆菌门、腐霉菌门和疣微菌门为草

莓根际基质的优势菌门ꎮ 这些细菌的菌群相对丰度

占 ＣＫ 和 ４ 种处理的草莓根际基质细菌菌群总相对

丰度的 ８０％以上ꎮ 与 ＣＫ 相比ꎬ ＪＮ 和 ＪＨ 处理后ꎬ根
际基质微生物中变形菌门、厚壁菌门和放线菌门等

的菌群相对丰度增加ꎬ并且 ＪＮ 和 ＪＨ 处理的根际基

质微生物中的厚壁菌门菌群相对丰度高于 ２ 种化学

农药试剂处理ꎬ另外 ＪＨ 处理的放线菌门的菌群相

对丰度也较 ２ 种化学农药试剂处理高ꎬ表现有益菌

门增多的现象ꎮ ＹＳ 和 ＹＥ 处理后ꎬ拟杆菌门和罗伊

兹曼菌门等门水平的菌群相对丰度较 ＣＫ 有所增

加ꎬ变形菌门、厚壁菌门的菌群相对丰度出现降低ꎮ
同时我们还检测了草莓根际基质真菌在门分类

水平上的组成ꎬ结果(图 ３)显示ꎬ主要检测出罗兹菌

门(Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)、子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、单胞菌门

(Ａｐｈｅｌｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、壶菌门
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(Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、球藻门(Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ)、被孢霉

门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)、毛霉菌门(Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ)和

Ｆｕｎｇｉ＿ｐｈｙ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ 在内的 ９ 个门ꎬ另还有未分

类的真菌(Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｆｕｎｇｉ)ꎮ 其中ꎬ优势菌门为罗

兹菌门、子囊菌门、担子菌门和 Ｆｕｎｇｉ＿ｐｈｙ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿
ｓｅｄｉｓꎬ未分类的真菌也占较大比例ꎬ这些真菌的菌群

相对丰度占 ＣＫ 和 ４ 种处理的草莓根际基质真菌菌

群总相对丰度的 ９７％以上ꎮ 分析草莓根际基质土的

真菌结构分布发现ꎬ罗兹菌门和担子菌门的菌群相对

丰度随着几种试剂的添加分别较 ＣＫ 有所增加(ＹＳ
除外)ꎬ而子囊菌门的菌群相对丰度随着试剂的添加

则表现减少的现象ꎬ但这几个菌门的相对丰度在不同

试剂处理之间无较大变化ꎮ 从图 ３ 中还可以看出ꎬ与
ＣＫ 对比ꎬ未分类的真菌菌群相对丰度随化学农药试

剂的添加而增多ꎮ 表明ꎬ随着不同微生物菌剂和化学

农药试剂的施入ꎬ草莓根际基质的生态系统中细菌和

真菌群落各门类的菌群相对丰度会发生明显变化ꎮ

ＣＫ、ＪＮ、ＪＨ、ＹＳ、ＹＥ 处理见表 １ꎮ
图 ２　 不同处理后的草莓根际基质细菌门水平的物种相对丰度

Ｆｉｇ.２　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ
ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍａｔｒｉｘ ａｆｔｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

　 　 从图 ４ 可以看出ꎬ在不同试剂处理下ꎬ草莓根

际基质中属水平的细菌菌群的相对丰度发生了一

些改变ꎮ 在属的分类水平上ꎬＪＮ 和 ＪＨ 处理的草莓

根际基质中菌群的相对丰度较 ＣＫ 增加的有芽孢

杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)、类芽孢杆菌属(Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ)、
罗河杆菌属(Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ)、Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ、鞘氨醇

单 胞 菌 属 ( Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ) 和 假 氨 基 酸 杆 菌 属

ＣＫ、ＪＮ、ＪＨ、ＹＳ、ＹＥ 处理见表 １ꎮ
图 ３　 不同处理后的草莓根际基质真菌门水平的物种相对丰度

Ｆｉｇ.３ 　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ
ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍａｔｒｉｘ ａｆｔｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

(Ｐｓｅｕｄａｍｉｎｏｂａｃｔｅｒ)ꎻ而菌群的相对丰度较 ＣＫ 减少

的有硫杆菌属 ( Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ) 和甲基芽孢杆菌属

(Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｉｌｌｕｓ)ꎮ ＹＳ 和 ＹＥ 处理的草莓根际基质

中菌群的相对丰度较 ＣＫ 增加的主要为单胞菌属

(Ｔｅｒｒｉｍｏｎａｓ)、 类 芽 孢 杆 菌 属 ( Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ) 和

Ｄｏｎｇｉａꎻ菌群相对丰度较 ＣＫ 减少的为鲍特菌属

(Ｂｏｒｄｅｔｅｌｌａ)、 芽 孢 杆 菌 属 ( Ｂａｃｉｌｌｕｓ)、 竹 杆 菌 属

(Ｃｈｕｊａｉｂａｃｔｅｒ)、粒藻菌属(Ｇｒａｎｕｌｉｃｅｌｌａ)、罗河杆菌

属(Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ)、食道杆菌属(Ｅｄａｐｈｏｂａｃｔｅｒ)和

假氨基酸杆菌属(Ｐｓｅｕｄａｍｉｎｏｂａｃｔｅｒ)ꎮ
　 　 图 ５ 显示ꎬ不同处理后的草莓根际基质的真菌

菌群的相对丰度在属的分类水平上也发生了变化ꎮ
与 ＣＫ 相比ꎬＪＮ 和 ＪＨ 处理的草莓根际基质中真菌

群落相对丰度增加的为星毛齿革菌属(Ａｓｔｅｒｏｎｅｍａ)、
斜盖伞属(Ｃｌｉｔｏｐｉｌｕｓ)ꎻ真菌群落相对丰度减少的为

纤毛虫属(Ｃｉｌｉｏｐｈｏｒａ)、篮状菌属(Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ)、孢
子丝菌属(Ｓｐｏｒｏｔｈｒｉｘ)、Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎ、莫氏黑粉菌属

(Ｍｏｅｓｚｉｏｍｙｃｅｓ)、假散囊菌属(Ｐｓｅｕｄｅｕｒｏｔｉｕｍ)、马利

亚霉菌属(Ｍａｒｉａｎｎａｅａ)、Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａ 和 Ｓａｋａｇｕｃｈｉａꎮ
与 ＣＫ 比较ꎬ木霉菌属(Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ)的菌群相对丰

度在 ＪＮ 处理后减少ꎬ在 ＪＨ 处理后增加ꎮ ＹＳ 和 ＹＥ
处理的草莓根际基质中真菌群落相对丰度较 ＣＫ 增

加的有丝衣霉属 (Ｂｙｓｓｏｃｈｌａｍｙｓ) 和莫氏黑粉菌属

(Ｍｏｅｓｚｉｏｍｙｃｅｓ)等ꎻ真菌群落相对丰度较 ＣＫ 减少的

有星毛齿革菌属 ( Ａｓｔｅｒｏｎｅｍａ)、青霉属 ( Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉ￣
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ｕｍ)、纤毛虫属 (Ｃｉｌｉｏｐｈｏｒａ)、木霉菌属 ( Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒ￣
ｍａ)、曲霉菌属 ( Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)、孢子丝菌属 ( Ｓｐｏｒｏ￣
ｔｈｒｉｘ)、念珠菌属(Ｃａｎｄｉｄａ)、马利亚霉菌属(Ｍａｒｉａｎ￣
ｎａｅａ)、Ｓａｋａｇｕｃｈｉａꎮ

ＣＫ、ＪＮ、ＪＨ、ＹＳ、ＹＥ 处理见表 １ꎮ
图 ４　 不同处理后的草莓根际基质细菌属水平的物种相对丰度

Ｆｉｇ.４　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ
ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍａｔｒｉｘ ａｆｔｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２.５　 不同处理的草莓根际基质细菌、真菌类群分析

　 　 由表 ５ 可知ꎬＣＫ、ＪＮ、ＪＨ、ＹＳ 和 ＹＥ 处理的根际

基质分别获得１ ３９６个、１ ２８３个、１ ２８４个、１ １６３个和

１ ６６６个细菌操作分类单元(ＯＴＵ)以及 ４４３ 个、３８３
个、３５３ 个、２４７ 个和 ５９９ 个真菌 ＯＴＵꎬ各处理间均有

差异ꎬ除 ＹＥ 处理ꎬ其他几种处理的细菌、真菌 ＯＴＵ
个数较 ＣＫ 均有所降低ꎬ微生物菌剂处理的 ＯＴＵ 个

数比 ＹＳ 处理高ꎮ 处理间还有重叠情况ꎬ表明它们

存在共有的 ＯＴＵ 数量ꎬ通过物种分析ꎬ可以识别出

不同处理的根际核心微生物[２１]ꎮ 分析测序结果得

知ꎬ５ 种处理之间共有的细菌 ＯＴＵ 数量为 ２６７ 个ꎬ代
表的物种分别属于放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、变形

菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)和拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)等ꎻ
共有的真菌 ＯＴＵ 数量为 ５８ 个ꎬ主要共有物种分别

属于子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙ￣
ｃｏｔａ)和罗兹菌门(Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)等ꎮ

ＣＫ、ＪＮ、ＪＨ、ＹＳ、ＹＥ 处理见表 １ꎮ
图 ５　 不同处理后的草莓根际基质真菌属水平的物种相对丰度

Ｆｉｇ.５ 　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ
ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍａｔｒｉｘ ａｆｔｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔ￣
ｍｅｎｔｓ

表 ５　 不同处理后的草莓根际基质样本测序获得的细菌、真菌操作

分类单元(ＯＴＵ)序列读数

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕ￣
ｎｉｔｓ (ＯＴＵ) ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅａｄｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｆｒｏｍ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｆ
ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍａｔｒｉｘ ｓａｍｐｌｅｓ ａｆｔｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 操作分类

单元(ＯＴＵ)个数
真菌内转录间隔区
(ＩＴＳ) ＯＴＵ 个数

ＣＫ １ ３９６ ４４３

ＪＮ １ ２８３ ３８３

ＪＨ １ ２８４ ３５３

ＹＳ １ １６３ ２４７

ＹＥ １ ６６６ ５９９

共有的 ２６７ ５８
ＣＫ、ＪＮ、ＪＨ、ＹＳ、ＹＥ 处理见表 １ꎮ

３　 讨 论

土壤微生物作为土壤中重要的生命有机体ꎬ是
土壤生态系统重要的组成部分ꎬ其中微生物数量、多
样性变化和群落结构皆是影响土壤质量的关键因

素ꎬ它们的敏感程度与土壤健康状况密切相关ꎮ 研
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究结果表明ꎬ人为地向土壤输入大量外源物质ꎬ可造

成土壤微生物群落发生变化[２２]ꎮ 本试验分析宁盾

微生物菌剂(ＪＮ)、哈茨木霉菌剂(ＪＨ)２ 种微生物菌

剂和保护型化学杀菌剂代森锰锌(ＹＳ)、内吸型化学

杀菌剂口恶霉灵(ＹＥ)２ 种化学农药试剂对草莓根际

基质微生物的影响ꎬ借助微生态理论为草莓生长调

控提供一定的参考ꎮ
对植株生长状况分析得出ꎬ与化学农药试剂处

理相比ꎬ微生物菌剂处理的草莓生理指标具有明显

的优势ꎬ其中 ＪＮ 处理后的植株茎叶生长表现最佳ꎮ
前人研究结果表明ꎬ有益微生物菌群能够帮助和改

善土壤理化性状和微生态区系ꎬ使得土壤中酶的活

性增强ꎬ养分转化率提高[２３]ꎬ因此植株的生长状态

能得到有效改善ꎮ 在根系抗性指标中ꎬＪＮ 处理后的

草莓根系抗氧化酶活性和根系活力较 ＣＫ 和 ＹＥ 处

理均得到提高ꎬ推测是由于微生物菌剂处理的基质

有益微生物群体增多ꎬ抑制了部分有害菌群ꎬ改善了

基质生态环境ꎬ所以根系生长佳ꎬ表现出较好的抗逆

潜力ꎮ
测序结果表明ꎬ微生物菌剂和化学农药试剂对

草莓根际基质的细菌和真菌群落多样性变化均有一

定影响ꎮ 从微生物群落的丰富度和多样性指数分

析ꎬ经过 ＪＮ 处理的细菌群落的 Ｃｈａｏ１ 指数、Ａｃｅ 指

数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数较 ＣＫ 均有降低趋

势ꎬ但无明显差异ꎬ表明细菌群落的丰富度和多样性

指数受试剂影响较小ꎻ而在真菌检测结果中ꎬＪＮ 处

理的真菌群落的丰富度和多样性指数与 ＣＫ、ＹＥ 处

理相比均出现下降现象ꎮ ＪＮ 处理后的根系微生物

主要成分为芽孢杆菌类细菌ꎬ有文献报道芽孢杆菌

能抑制一些危害性菌株生长繁衍[２４]ꎬ测定结果也表

明ꎬＪＮ 处理的植株长势茁壮ꎬ因此真菌群落丰富度

和多样性指数减少是合理的和可能的ꎮ 这与王超

等[２５]施加枯草芽孢杆菌菌肥能改变有机冬瓜根区

土壤微生态ꎬ一定程度地降低真菌群落多样性和丰

富度并减少了根区土壤特有细菌和真菌群落丰富度

的结果相似ꎮ ＪＨ 处理后ꎬ细菌群落的丰富度和多样

性指数变化也与其他处理无显著差异ꎬ但真菌群落

的丰富度和多样性指数较 ＣＫ 均呈现下降的趋势ꎬ
推测是由于哈茨木霉菌中的木霉菌株能迅速繁衍生

长ꎬ占领微生物生存空间ꎬ与病原菌相比具有明显的

生长优势ꎬ使其他微生物生长受抑制ꎬ进而减少其他

微生物比例ꎮ 古丽君等[２６]的研究结果表明ꎬ将生防

木霉菌施入草坪土壤中ꎬ木霉菌能够明显引起微生

物群落结构的改变ꎬ抑制病原菌生存ꎬ土壤微生物群

落的丰富度与多样性指数表现出一定程度的下降ꎮ
本研究发现ꎬＹＳ 处理后根际基质的真菌群落丰富度

和多样性指数也较 ＣＫ 有明显降低ꎬ但与 ２ 种微生

物菌剂处理相比差异不显著ꎬ而 ＹＥ 处理的真菌群

落的丰富度和多样性指数却较 ２ 种微生物菌剂处理

表现出增多的趋势ꎮ 查阅资料得知ꎬ代森锰锌为保

护型化学杀菌剂ꎬ施用在植物本体或周围环境ꎬ可抑

制病原孢子萌发或杀死萌发的病原孢子ꎬ保护植物

免受其害ꎬ因此代森锰锌处理后的微生物群落的丰

富度与多样性指数相对 ＣＫ 处理组下降(除细菌群

落的多样性指数)ꎮ 而口恶霉灵为内吸型化学杀菌

剂ꎬ主要通过植物的叶、茎、根部进入植物体ꎬ从而起

到杀菌的作用ꎬ根际周围微生物生存状态良好ꎬ微生

物群落的丰富度与多样性指数则相对提高ꎮ 由以上

综合分析得出ꎬ微生物菌剂有通过有益菌抑制有害

微生物的繁衍来改善根系微生物区系环境的潜能ꎬ
而部分化学农药试剂是通过进入植株内部进行杀

菌ꎬ其功能实现方式不同ꎬ根际基质的微生物群落的

丰富度和多样性指数也存在差异ꎬ因此可以解释向

基质中施入部分化学农药试剂后对应的根际基质的

微生物群落丰富度与多样性指数比微生物菌剂处理

高的现象ꎬ研究结果正与之呼应ꎮ
门水平物种分布分析结果显示ꎬ施用 ＪＮ 和 ＪＨ

后ꎬ细菌菌门中变形菌门、厚壁菌门和放线菌门的菌

群相对丰度较 ＣＫ 得到提高ꎬＣｈｅｎ 等[２７] 研究发现ꎬ
厚壁菌门可以抵抗干旱和极端环境ꎬ放线菌门有吸

收营养物质的能力ꎬ２ 种有益菌门对植物生长具有

较大的生防潜力ꎮ 从草莓长势可以看出ꎬ２ 种微生

物菌剂对草莓植株表现出较好的促生改善作用ꎮ 前

人已有研究报道证明ꎬ微生物菌剂的施用可以促进

有益菌的增殖[２５ꎬ２８]ꎬ本试验结果与之呼应ꎮ 在施用

２ 种化学农药试剂后ꎬ拟杆菌门的菌群相对丰度均

较 ＣＫ 提高ꎬ而有益菌株则相对减少ꎮ 对真菌菌门

的菌群相对丰度的检测结果显示ꎬ４ 种试剂均提高

了罗兹菌门、担子菌门的菌群相对丰度ꎬ尤其 ２ 种化

学农药试剂处理较 ＣＫ 和微生物菌剂处理均有增加

效果ꎬ担子菌有引发植物的锈病[２９]、黑粉病[３０] 等病

害的可能ꎬ大多专化性强ꎬ是判断根际土壤环境优劣

的主要指标[３１]ꎮ 在属水平中ꎬ检测发现 ２ 种微生物

菌剂处理后的芽孢杆菌属和类芽孢杆菌属等细菌属
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的菌群相对丰度较 ＣＫ 有明显增加ꎬ２ 种化学农药试

剂处理的类芽孢杆菌的菌群相对丰度较 ＣＫ 有所提

高ꎬ而芽孢杆菌属降低ꎮ 微生物菌剂和化学农药试

剂处理后植株的表现说明芽孢杆菌属能够产生抵抗

不利条件的芽孢ꎬ有利于提高植物抗逆性ꎬ并且类芽

孢杆菌也有防治病害生物的潜能ꎮ 邱光等[３２] 还进

行过相关的研究试验ꎬ发现利用解淀粉芽孢杆菌

Ｂ１６１９ 在草莓上的试验能有效改善土壤微生物环

境ꎬ增强草莓抗病性ꎮ 进一步调查得知ꎬ芽孢杆菌和

木霉菌还能够与土壤中的微生物产生互作反应ꎬ使
得土壤中营养增加ꎬ进而改善土壤理化结构[３３￣３４ꎬ２３]ꎬ
这可以解释微生物菌剂处理后的草莓整体生长势较

化学农药试剂处理有所增强的现象ꎮ
综上所述ꎬ４ 种试剂对草莓生长状况和基质微

生物结构均有一定影响ꎬ其中宁盾微生物菌剂(ＪＮ)
和哈茨木霉菌剂( ＪＨ)处理后的草莓植株整体生长

势优势明显ꎬ尤其宁盾处理的综合效果更优ꎬ二者处

理后的基质微生物群落丰富度和多样性指数虽有所

降低ꎬ但对促进草莓植株生长、增加种植基质土的有

益菌数量有所帮助ꎬ微生物群落结构得到一定改善ꎬ
有利于草莓植株生长ꎮ 另外ꎬ微生物菌剂是活性生

物制剂ꎬ易受温度、湿度和 ｐＨ 值等多种外界因素的

影响ꎬ所以后期试验还需要进一步探究微生物的最

适生长环境ꎮ
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