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　 　 摘要:　 生物育苗基质、生物有机肥均可以通过其含有的植物根际促生菌(ＰＧＰＲ)来优化根际微生物组ꎬ从而

促进作物生长ꎮ 本研究旨在探究在 ２ 种施用策略(生物育苗基质和生物有机肥)下ꎬ双物种 ＰＧＰＲ 菌剂对西瓜生长

及根际细菌群落的影响ꎬ从而为设施农业的发展提供技术支撑ꎮ 设置如下 ４ 个盆栽试验处理:普通育苗基质＋普通

有机肥(ＯＳＯＦ)、普通育苗基质＋生物有机肥(ＯＳＢＦ)、生物育苗基质＋普通有机肥(ＢＳＯＦ)、生物育苗基质＋生物有机

肥(ＢＳＢＦ)ꎮ 结果表明ꎬ与 ＯＳＯＦ 处理相比ꎬＯＳＢＦ 处理对西瓜生长、根际细菌群落的影响不明显ꎻＢＳＢＦ 处理能改变

根际细菌群落的多样性ꎬ优化其结构与组成ꎬ显著增加西瓜植株株高、地上部生物量和地下部生物量ꎮ 在 ＢＳＯＦ 处

理下ꎬ鞘氨醇单胞菌科(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ)等若干潜在有益细菌类群的相对丰度显著提高ꎬ或被随机森林模型预

测为该处理的关键类群ꎬ其中ꎬ鞘氨醇单胞菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ｓｐ􀆰 )是预测西瓜促生效应的重要因子ꎮ ＰＩＣＲＵＳｔ２ 功

能预测结果显示ꎬ与 ＯＳＯＦ、ＯＳＢＦ 处理相比ꎬＢＳＯＦ、ＢＳＢＦ 处理的辅因子与维生素代谢、其他氨基酸代谢、膜转运及信

号转导等相关功能的相对丰度显著提升ꎮ 综上ꎬ在首次施用双物种 ＰＧＰＲ 菌剂时ꎬ应优先选择生物育苗基质策略ꎬ
能够更高效地优化根际细菌群落结构并促进西瓜生长ꎬ并且与生物有机肥联用的效果更佳ꎮ

关键词:　 生物育苗基质ꎻ 双物种植物根际促生菌菌剂ꎻ 根际细菌群落ꎻ 生物有机肥ꎻ 植物生长促进作用

中图分类号:　 Ｓ６５１.０６　 　 　 文献标识码:　 Ａ　 　 　 文章编号:　 １０００￣４４４０(２０２６)０４￣０７８６￣１２

Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｏｆ ｄｕａｌ￣ｓｐｅｃｉｅｓ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ￣
ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｒｈｉｚｏｂａｃｔｅｒｉａ ( ＰＧＰＲ) ｉｎｏｃｕｌａｎｔｓ ｏｎ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

ＬＩ Ｑｉｎｇꎬ　 ＬＩ Ｑｉｓｈｅｎｇꎬ 　 ＬＩＵ Ｌｕꎬ 　 ＳＵＮ Ｙｕｄｏｎｇꎬ 　 ＺＨＡＯ Ｊｉａｎｆｅｎｇꎬ 　 ＺＨＡＮＧ Ｍｉａｏꎬ 　 ＤＯＮＧ Ｑｉｎｇｊｕｎꎬ 　
ＸＩＥ Ｃｈａｎｇｙａｎꎬ　 ＺＨＡＮＧ Ａｎｋａｎｇ
(Ｈｕａｉｙｉｎ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｘｕｈｕａｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ ｏｆ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｈｕａｉ’ａｎ ２２３００１ꎬ Ｃｈｉｎａ)

　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ｂｏｔｈ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｅｅｄｌｉｎｇ￣ｒａｉｓｉｎｇ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ａｎｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｓ ｃａｎ ｏｐｔｉｍｉｚｅ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｔｈｒｏｕｇｈ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ￣ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ
ｒｈｉｚｏｂａｃｔｅｒｉａ ( ＰＧＰＲ) ｔｈｅｙ ｃｏｎｔａｉｎꎬ ｔｈｅｒｅｂｙ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ
ｃｒｏｐ ｇｒｏｗｔｈ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ａｉｍｅｄ ｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ａ
ｄｕａｌ￣ｓｐｅｃｉｅｓ ＰＧＰＲ ｉｎｏｃｕｌａｎｔ ｏｎ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｔｗｏ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ
ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ( ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｅｅｄｌｉｎｇ￣ｒａｉｓｉｎｇ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ａｎｄ ｂｉｏ￣
ｌｏｇｉｃａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｓ)ꎬ ｓｏ ａｓ ｔｏ ｐｒｏｖｉｄｅ ｔｅｃｈｎｉｃａｌ ｓｕｐ￣
ｐｏｒｔ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｆａｃｉｌｉｔｙ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ. Ｔｈｅ ｐｏｔ ｅｘ￣

６８７



ｐｅｒｉｍｅｎｔ ｗａｓ ｓｅｔ ｕｐ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｆｏｕｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ: ｏｒｄｉｎａｒｙ ｓｅｅｄｌｉｎｇ￣ｒａｉｓｉｎｇ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ＋ ｏｒｄｉｎａｒｙ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ (ＯＳ￣
ＯＦ)ꎬ ｏｒｄｉｎａｒｙ ｓｅｅｄｌｉｎｇ￣ｒａｉｓｉｎｇ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ＋ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ (ＯＳＢＦ)ꎬ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｅｅｄｌｉｎｇ￣ｒａｉｓｉｎｇ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ＋ ｏｒ￣
ｄｉｎａｒｙ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ (ＢＳＯＦ)ꎬ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｅｅｄｌｉｎｇ￣ｒａｉｓｉｎｇ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ＋ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ (ＢＳＢＦ). Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ＯＳＯＦ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎬ ｔｈｅ ＯＳＢＦ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｈａｄ ｎｏ ｏｂｖｉｏｕｓ ｉｍｐａｃｔ ｏｎ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｒｈｉ￣
ｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ. Ｔｈｅ ＢＳＢＦ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ａｌｔｅｒｅｄ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓꎬ ｏｐｔｉｍｉｚｅｄ
ｔｈｅｉｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔꎬ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ｂｉｏｍａｓｓꎬ ａｎｄ ｕｎｄｅｒｇｒｏｕｎｄ ｂｉｏ￣
ｍａｓｓ ｏｆ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ ｐｌａｎｔｓ. Ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ＢＳＯＦ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎬ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｓｅｖｅｒａｌ ｐｏｔｅｎｔｉａｌｌｙ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｔａｘａꎬ ｓｕｃｈ ａｓ Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｃｅａｅꎬ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄꎬ ｏｒ ｗｅｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ａｓ ｋｅｙ ｔａｘａ ｆｏｒ ｔｈｉｓ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｂｙ ｔｈｅ ｒａｎ￣
ｄｏｍ ｆｏｒｅｓｔ ｍｏｄｅｌ. Ａｍｏｎｇ ｔｈｅｍꎬ Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ｓｐ. ｗａｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆａｃｔｏｒ ｆｏｒ ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ￣ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ
ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ. Ｔｈｅ ＰＩＣＲＵＳｔ２ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ＯＳＯＦ ａｎｄ ＯＳＢＦ ｔｒｅａｔ￣
ｍｅｎｔｓꎬ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｓｕｃｈ ａｓ ｃｏｆａｃｔｏｒ ａｎｄ ｖｉｔａｍｉｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ｏｔｈｅｒ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ｍｅｍ￣
ｂｒａｎｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔꎬ ａｎｄ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ＢＳＯＦ ａｎｄ ＢＳＢＦ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ. Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎꎬ
ｗｈｅｎ ａｐｐｌｙｉｎｇ ｔｈｅ ｄｕａｌ￣ｓｐｅｃｉｅｓ ＰＧＰＲ ｉｎｏｃｕｌａｎｔ ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｔｉｍｅꎬ ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｅｅｄｌｉｎｇ￣ｒａｉｓｉｎｇ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｓｔｒａｔｅｇｙ ｓｈｏｕｌｄ
ｂｅ ｇｉｖｅｎ ｐｒｉｏｒｉｔｙꎬ ａｓ ｉｔ ｃａｎ ｍｏｒｅ ｅｆｆｉｃｉｅｎｔｌｙ ｏｐｔｉｍｉｚｅ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｐｒｏｍｏｔｅ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ
ｇｒｏｗｔｈꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｉｓ ｅｖｅｎ ｂｅｔｔｅｒ ｗｈｅｎ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: 　 ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｅｅｄｌｉｎｇ￣ｒａｉｓｉｎｇ ｓｕｂｓｔｒａｔｅꎻ ｄｕａｌ￣ｓｐｅｃｉｅｓ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ￣ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｒｈｉｚｏｂａｃｔｅｒｉａ ( ＰＧＰＲ)
ｉｎｏｃｕｌａｎｔꎻ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎻ ｂｉｏ￣ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒꎻ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｐｒｏｍｏｔｉｏｎ

　 　 随着集约化农业的快速发展ꎬ由化肥过度使用

引起的土壤退化现象已经成为农业生产中日益严峻

的问题[１]ꎮ 这一现象往往会制约经济作物的生长ꎬ
降低作物的产量与品质ꎬ最终影响经济效益[２￣３]ꎮ 当

前ꎬ为了推进农业的可持续发展并保障食品供应ꎬ人
们越来越关注利用植物根际有益微生物来促进作物

的健康生长ꎬ从而减少对环境有害的农用化学品的

使用[３￣４]ꎮ
根际是植物根系表面与土壤之间的关键界面ꎬ

大量微生物群落定殖于植物根际ꎬ统称为根际微生

物组ꎬ它们对植物健康具有至关重要的作用[５￣６]ꎮ 在

根际微生物中ꎬ根际细菌群落能为植物提供多种生

命支持ꎬ包括提供养分、促进生长、响应非生物胁迫

及抵御病害等[７]ꎮ 因此ꎬ调控植物根际细菌群落结

构成为调节植物根际微生物有益功能的有效途径ꎬ
有助于提高作物的生产力、维持农业的可持续发

展[８]ꎮ 近年来ꎬ研究者提出利用植物根际促生菌

(ＰＧＰＲ)调控植物根际微生物组ꎬ从而创建有利的

根际微生态环境[９￣１０]ꎮ 为了在农业生产中实施这一

策略ꎬ利用 ＰＧＰＲ 菌剂调控根际微生物群落成为关

键研究方向ꎮ
研究者通常用生物育苗基质进行幼苗培育ꎬ用

生物有机肥进行幼苗移栽后的土壤改良ꎬ这 ２ 种操

作的共同特点是将 ＰＧＰＲ 菌剂与适宜的基质结合ꎬ
两者均能重塑根际微生物组并促进作物生长[１１￣１２]ꎮ

具体而言ꎬＺｈａｎｇ 等[１２] 提出了 １ 种新型的 ＰＧＰＲ 菌

株预接种策略ꎬ即将 ＰＧＰＲ 添加至普通育苗基质中ꎬ
从而促进其在作物苗期的根际定殖ꎮ 该研究结果证

实ꎬ这种生物育苗基质能驱动移栽后的作物根际微

生物群落组成向植物有益的方向演替ꎬ进而提高作

物产量ꎮ 与其类似的是ꎬ生物有机肥也具有调控植

物根际微生物组的能力[１１ꎬ１３]ꎮ 施用生物有机肥后ꎬ
诱导形成抑病型土壤的关键因素在于其含有的有益

功能菌ꎬ这些功能菌通过富集具有抗真菌特性的土

著微生物种群来帮助植物防治病害[１４]ꎮ 进一步的

研究发现ꎬ引入土壤中的有益微生物能够招募特定

的土著微生物类群ꎮ 例如ꎬ有研究发现芽孢杆菌

(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)Ｗ１９、ＳＱＲ９ 均可促进根际土著假单胞菌

(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)种群的增殖ꎬ并可与其协同作用以提

升植物的健康水平[１０ꎬ１５]ꎮ
目前ꎬ在中国的设施西瓜种植过程中ꎬ普遍采用

育苗基质培育西瓜幼苗ꎬ待成苗后再移栽至施用有机

肥改良的土壤中ꎮ 基于这一生产实际ꎬ施用含有 ＰＧ￣
ＰＲ 菌株的生物育苗基质或生物有机肥ꎬ有利于构建

有益的根际微生物环境并促进西瓜生长ꎮ 生物育苗

基质、生物有机肥的应用能使 ＰＧＰＲ 菌株在作物的不

同生育阶段以不同途径进入根际环境ꎮ 然而ꎬ目前较

少有研究者关注和比较这 ２ 种应用方式对作物促生

效果的影响ꎬ也未明确其联合施用是否会产生优于单

一施用模式的协同效应ꎬ并且对于移栽后西瓜根际细
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菌群落重塑的差异化影响也缺乏深入探究ꎮ
在前期工作中ꎬ笔者分离并获得 ２ 株 ＰＧＰＲ 菌

株ꎬ分别是贝莱斯芽孢杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ)Ｒ１￣３
和假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｓｐ.)细菌 ＨＹ￣Ｓ７０ꎬ由这

２ 株菌株构成的菌群能显著促进甜瓜幼苗的生

长[１６￣１７]ꎮ 本研究拟以上述菌群作为 ＰＧＰＲ 菌剂ꎬ分
别与普通育苗基质、有机肥混合制成生物育苗基质、
生物有机肥ꎬ通过盆栽试验进行如下研究:(１)比较

生物育苗基质、生物有机肥单独施用及联合施用对

西瓜植株生长的影响ꎻ(２)解析不同 ＰＧＰＲ 菌剂的

施用方式重塑根际细菌群落结构的原理与功能ꎻ
(３)探究双物种 ＰＧＰＲ 菌剂在根际招募的关键细菌

类群及其与西瓜促生效应间的关联ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

供试 ＰＧＰＲ 菌株为笔者在前期工作中分离并保

存的贝莱斯芽孢杆菌 Ｒ１￣３(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ Ｒ１￣３)
和假单胞菌属细菌 ＨＹ￣Ｓ７０ (Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｓｐ. ＨＹ￣
Ｓ７０) [１６￣１７]ꎮ 供试普通育苗基质、有机肥购自淮安市

柴米河农业科技股份有限公司ꎮ
１.２　 试验设计

１.２.１　 生物育苗基质、生物有机肥的制备 　 将 Ｒ１￣
３、ＨＹ￣Ｓ７０ 活化后分别接种至 ＬＢ 培养基(含 １０ ｇ / Ｌ
胰蛋白胨ꎬ５ ｇ / Ｌ酵母提取物ꎬ１０ ｇ / Ｌ氯化钠)上ꎬ振
荡培养(３５ ℃ꎬ１８０ ｒ / ｍｉｎ)３０ ｈ 左右ꎬ使发酵液中的

菌含量均达到１.０× １０９ ＣＦＵ / ｍＬꎮ 将 Ｒ１￣３、ＨＹ￣Ｓ７０
发酵液离心后重悬于无菌水中ꎬ再按照体积比１ ∶ １
混合ꎮ 将双菌菌悬液分别按照 ５％ (体积分数)、
１３％(质量分数)的接种量接种至灭菌的普通育苗

基质、普通有机肥中并混合均匀ꎬ使本研究制备的生

物育苗基质、生物有机肥中的细菌含量(以干物质

基质中的含量计)分别超过１.０× １０７ ＣＦＵ / ｇ和１.０×
１０８ ＣＦＵ / ｇꎮ
１.２.２　 盆栽试验 　 在江苏徐淮地区淮阴农业科学

研究所科研创新基地开展盆栽试验ꎮ 使用的普通育

苗基质、普通有机肥均进行灭菌处理ꎮ 根据所用育

苗基质类型ꎬ分为如下 ２ 个处理:普通育苗基质

(ＯＳ)和生物育苗基质(ＢＳ)ꎮ 育苗 ２８ ｄ 后ꎬ分别将

幼苗按照常规操作移栽至添加普通有机肥(ＯＦ)和
生物有机肥(ＢＦ)的盆栽土壤中ꎮ 综上ꎬ盆栽试验包

含以下 ４ 种处理:ＯＳＯＦꎬ将 ＯＳ 幼苗移栽至 ＯＦ 改良

土壤中ꎻＯＳＢＦ 处理ꎬ将 ＯＳ 幼苗移栽至 ＢＦ 改良土壤

中ꎻＢＳＯＦ 处理ꎬ将 ＢＳ 幼苗移栽至 ＯＦ 改良土壤中ꎻ
ＢＳＢＦ 处理ꎬ将 ＢＳ 幼苗移栽至 ＢＦ 改良土壤中ꎮ 每

盆装土 ５ ｋｇꎬ移栽后继续培养 ２６ ｄꎮ 所有处理的土

壤均按干重添加 ＯＦ 或 ＢＦꎬ并补充等量化肥ꎮ 每个

处理设 ６ 次重复ꎬ所有盆栽在地面随机摆放ꎮ
１.３　 植物农艺性状的测定和土壤样品的采集

在试验结束时测定植株的生长指标(包括株

高、茎粗、ＳＰＡＤ 值及地上部鲜重和地下部鲜重)ꎮ
采集根际土壤时ꎬ将整株西瓜根系从土壤中移出ꎬ轻
轻抖落并弃去松散附着于根系的土壤ꎬ随后参照

Ｚｈａｏ 等[１８]的方法ꎬ收集紧密附着于根系的土壤作为

根际土壤样本ꎮ
１.４　 ＤＮＡ 的提取和高通量测序

参照土壤 ＤＮＡ 提取试剂盒(Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ￣Ｔｅｋꎬ美
国)说明书提取根际土壤样本的总 ＤＮＡꎮ 借助琼脂

糖凝胶电泳、 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００ 分光光度计 ( Ｔｈｅｒｍｏ
Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃꎬ美国)检测 ＤＮＡ 质量与浓度ꎮ 以细

菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 高变区Ｖ３~ Ｖ４ 为目标片段ꎬ使用引物

３４１Ｆ ( ５′￣ＣＣＴＡＹＧＧＧＲＢＧＣＡＳＣＡＧ￣３′)、 ８０６Ｒ ( ５′￣
ＧＧＡＣＴＡＣＮＮＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴ￣３′)进行 ＤＮＡ 片段扩

增ꎮ 将 ＰＣＲ 扩增产物进行纯化处理后ꎬ参照 Ｉｌｌｕｍｉ￣
ｎａ 基因组 ＤＮＡ 建库流程构建文库ꎬ使用上海凌恩

生物科技有限公司的 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 平台完成扩增

子的测序ꎮ
１.５　 数据统计分析

对通过质量检查的序列进行去重复处理ꎬ并用

ＤＡＤＡ２ 算法[１９] 进行分析ꎮ 插入 /缺失突变和碱基

替换事件通过 ＱＩＩＭＥ ２[２０]进行检测ꎮ 使用核糖体数

据库计划 ( ＲＤＰ) 分类器基于 Ｓｉｌｖａ ( ＳＳＵ１３２) １６Ｓ
ｒＲＮＡ 数据库[２１] 对每个扩增子序列变异体(Ａｍｐｌｉ￣
ｃｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｖａｒｉａｎｔꎬＡＳＶ)进行物种的分类注释ꎬ置
信度阈值设定为 ７０％ꎮ 用 Ｒ 语言 Ｐｈｙｌｏｓｅｑ 软件包

(版本 １.４５.２)对经过对数标准化的数据进行 α 多样

性、β 多样性分析[２２]ꎮ 其中 α 多样性通过 Ｃｈａｏ １ 指

数、ＡＣＥ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数进行评

估ꎮ 维恩图 ( Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍｓ) 通过在线工具 Ｄｒａｗ
Ｖｅｎｎ Ｄｉａｇｒａｍ ( ｈｔｔｐ: / / ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ. ｐｓｂ. ｕｇｅｎｔ. ｂｅ /
ｗｅｂｔｏｏｌｓ / Ｖｅｎｎ)绘制ꎬ用于分析不同处理组间共有、
特有的扩增子序列变异体(ＡＳＶ)ꎮ 采用 Ｒ 语言(版
本 ４.１.３)中的 ｐｃａ 函数进行主成分分析(ＰＣＡ)ꎬ以
评估 β 多样性的变化ꎮ 细菌群落的相似性分析基于
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Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 距离矩阵ꎬ并通过 Ｒ 语言的 ｖｅｇａｎ 包进

行 ９９９ 次置换检验ꎮ 上述细菌群落的结构分析均在

上海凌恩生物科技有限公司提供的在线数据分析平

台上完成ꎮ 采用 Ｒ 语言中的 ｃｏｒ 函数(基于皮尔森

相关系数)、ＣＲＡＮ 的 ｓｕｐｅｒｈｅａｔ 包进行层次聚类分

析ꎬ以实现数据可视化[２３]ꎮ 通过 ｍｉｃｒｏｅｃｏ 包实现的

随机森林算法被用于分析微生物类群的重要性及其

与植物生物量的关系ꎬ该分析过程需要计算重要性

值并进行交叉检验ꎬ在分析过程中将丰度数据通过

标准化转换为 Ｚ 分数[２４]ꎮ 采用 ＰＩＣＲＵＳｔ２(Ｐｈｙｌｏｇｅ￣
ｎｅｔｉｃ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂｙ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ
ｕｎｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｔａｔｅｓ ２ꎬ基于未观察状态重建的群落系

统发育推断 ２)方法ꎬ基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因扩增子数

据ꎬ对根际土壤细菌组的功能谱进行预测[２５]ꎮ
在对 ＡＳＶ 进行差异分析前ꎬ先对其进行标准化

处理ꎬ然后用 ＱＩＩＭＥ 脚本功能 ｇｒｏｕｐ￣ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ.
ｐｙ[２６] 分析不同处理组间在统计学上具有显著差异

的 ＡＳＶꎬ显著性水平设定为 ０.０５ꎮ 对于满足方差齐

性检验的数据ꎬ用单因素方差分析法(ＡＮＯＶＡ)比较

不同处理组间的差异ꎻ对于不满足方差齐性检验的

数据ꎬ采用 Ｋｒｕｓｋａｌ￣Ｗａｌｌｉｓ 检验ꎮ 双因素 ＡＮＯＶＡ 用

于评估育苗基质、有机肥料及其交互作用对西瓜生

长、细菌 α 多样性及 ＡＳＶ 相对丰度的影响ꎮ 所有统

计分析均借助 Ｒ 软件(版本 ４.１.３)完成ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 不同处理对西瓜植株生长的影响

由表 １ 可知ꎬ在 ＯＳＯＦ、ＯＳＢＦ 处理下ꎬ西瓜植株

的各项生长指标之间均无显著差异ꎮ 与 ＯＳＯＦ 处理

相比ꎬＢＳＯＦ 处理促进了西瓜植株生长ꎬ其株高显著

提高了 ２１.４％ꎮ 生物育苗基质与生物有机肥联合施

用的 ＢＳＢＦ 处理表现出最佳的促生效果ꎬ与 ＯＳＯＦ 处

理相比ꎬ其地上部生物量、地下部生物量均显著增加

(Ｐ≤０􀆰 ０５)ꎮ 此外ꎬ双因素方差分析得出育苗基质

因素对植株株高、生物量具有显著影响(Ｐ≤０􀆰 ０５)ꎬ
而有机肥因素的影响未达显著水平(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎮ

表 １　 不同育苗基质和有机肥处理对西瓜植株生长的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｕｒｓｅｒｙ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ａｎｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ ｐｌａｎｔｓ

处理 株高(ｃｍ) 茎粗(ｍｍ) ＳＰＡＤ 值 地上部生物量(ｇ) 地下部生物量(ｇ)

ＯＳＯＦ ５０.７０±３.４１ｂ ３.７６±０.２５ａ ３７.８３±３.３０ａ ２５.９４±３.４６ｂ ２.０１±０.０９ｂ

ＯＳＢＦ ５１.３７±４.５０ｂ ３.８７±０.２４ａ ４０.４３±１.３７ａ ２８.８４±５.０６ｂ ２.１５±０.４１ｂ

ＢＳＯＦ ６１.５３±５.３０ａ ４.１０±０.３８ａ ３７.１０±２.４９ａ ３７.７８±６.６０ａｂ ２.５０±０.４８ａｂ

ＢＳＢＦ ６５.１３±６.１９ａ ４.０２±０.３３ａ ３８.１７±０.２３ａ ４１.４５±８.８９ａ ２.９５±０.１５ａ
ＯＳ:普通育苗基质ꎻＢＳ:生物育苗基质ꎻＯＦ:添加普通有机肥ꎻＢＦ:添加生物有机肥ꎻＯＳＯＦ:将 ＯＳ 幼苗移栽至 ＯＦ 改良土壤中ꎻＯＳＢＦ:将 ＯＳ 幼苗移
栽至 ＢＦ 改良土壤中ꎻＢＳＯＦ:将 ＢＳ 幼苗移栽至 ＯＦ 改良土壤中ꎻＢＳＢＦ:将 ＢＳ 幼苗移栽至 ＢＦ 改良土壤中ꎮ 同列数据后标有不同小写字母表示处
理间差异显著(Ｐ≤０􀆰 ０５)ꎮ

２.２　 不同处理对西瓜根际细菌群落 α多样性的影响

　 　 经双因素方差分析ꎬ西瓜根际土壤细菌群落的

α 多样性指数受到育苗基质因素的显著影响(Ｐ≤
０􀆰 ０５)ꎬ而未受到有机肥因素的显著影响(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎮ
由表 ２ 可以看出ꎬ各处理间的丰富度指数(Ｃｈａｏ １
指数、ＡＣＥ 指数)未表现出显著差异ꎬ但是生物育苗

基质处理(ＢＳＯＦ 处理、ＢＳＢＦ 处理)的细菌群落丰富

度指数(Ｃｈａｏ １ 指数、ＡＣＥ 指数)总体低于 ＯＳ 处理

组(ＯＳＯＦ 处理、ＯＳＢＦ 处理)ꎮ 与 ＯＳＯＦ 处理相比ꎬ
ＢＳＯＦ 处理的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著降低 (Ｐ≤０􀆰 ０５)ꎮ
上述结果表明ꎬ通过生物育苗基质预接种双物种

ＰＧＰＲ 菌剂会降低西瓜根际细菌群落的多样性ꎮ 值

得注意的是ꎬＢＳＢＦ 处理的西瓜根际细菌群落丰富度

指数与多样性指数均为所有处理中的最低值ꎮ 与

ＢＳＯＦ 处理相比ꎬＢＳＢＦ 处理的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数降低ꎬ且
是唯一显著低于 ＯＳＯＦ 处理的组别ꎬ意味着生物有

机肥与生物育苗基质的联合施用会导致细菌群落多

样性降低ꎮ 上述结果表明ꎬ虽然单独使用生物有机

肥对细菌群落多样性的影响有限ꎬ但其在与生物育

苗基质联用时会产生一定的效应ꎮ
２.３　 不同处理根际细菌的 ＡＳＶ 相关性分析

由图 １ 可以看出ꎬ４ 个处理有 ６０９ 个共同的

ＡＳＶꎬ占 ＡＳＶ 总数(８ ８８９个)的 ６􀆰 ９％ꎮ ＯＳＯＦ 处理

有 １ ７００ 个特有的 ＡＳＶꎬ而 ＢＳＯＦ 处理、ＢＳＢＦ 处理的

特有物种数量分别比 ＯＳＯＦ 处理减少了 ６􀆰 ０％、
１８􀆰 １％(图 １Ａ)ꎮ 由图 １Ｂ 可以看出ꎬ对 ＯＳＢＦ 处理

与 ＯＳＯＦ 处理的比较组、ＢＳＯＦ 处理与 ＯＳＯＦ 处理的

比较组、ＢＳＢＦ 处理与 ＯＳＯＦ 处理的比较组进行比较
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发现ꎬＯＳＯＦ 处理特有的 ＡＳＶ 数量依次递增ꎬ而与其

他试验组共有的 ＡＳＶ 数量(１ １２６个、１ ０４０ 个、９８２
个)及其他试验组特有的 ＡＳＶ 数量(２ ０５４ 个、１ ９０１
个、１ ６７６ 个)则逐渐减少ꎮ 上述结果表明ꎬ与 ＯＳＢＦ
处理相比ꎬＢＳＯＦ 处理、ＢＳＢＦ 处理对根际细菌群落

ＡＳＶ 组成特征(包括特有 ＡＳＶ 及共有 ＡＳＶ)的影响

逐渐增强ꎮ ＢＳＢＦ 处理表现出最强的环境驯化效应ꎬ
可能由于在该处理下ꎬ自身特有物种流失得最多ꎬ与
对照组共有物种减少得也最明显ꎮ

表 ２　 不同处理根际细菌群落的 α多样性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
α 多样性指数

Ｃｈａｏ１ 丰富度指数 ＡＣＥ 丰富度指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数

ＯＳＯＦ １ ４１４.４２±４９.０２ａ １ ４１５.９１±４９.２４ａ ６.７５±０.０６ａ ０.９９８ ３±０.０００ ２ａ

ＯＳＢＦ １ ４１４.４０±１０６.４６ａ １ ４１５.２９±１０７.７４ａ ６.７６±０.０８ａ ０.９９８ ３±０.０００ １ａ

ＢＳＯＦ １ ２７０.３６±２４７.０８ａ １ ２７１.１１±２４７.４０ａ ６.５６±０.１４ａｂ ０.９９７ ６±０.０００ ４ｂ

ＢＳＢＦ １ １７２.６７±４９.５２ａ １ １７２.９５±４９.７９ａ ６.４９±０.０３ｂ ０.９９７ ３±０.０００ ２ｂ
ＯＳ:普通育苗基质ꎻＢＳ:生物育苗基质ꎻＯＦ:添加普通有机肥ꎻＢＦ:添加生物有机肥ꎻＯＳＯＦ:将 ＯＳ 幼苗移栽至 ＯＦ 改良土壤中ꎻＯＳＢＦ:将 ＯＳ 幼苗移
栽至 ＢＦ 改良土壤中ꎻＢＳＯＦ:将 ＢＳ 幼苗移栽至 ＯＦ 改良土壤中ꎻＢＳＢＦ:将 ＢＳ 幼苗移栽至 ＢＦ 改良土壤中ꎻＡＣＥ:基于丰度的覆盖率估计量ꎮ 同列
数据后标有不同小写字母表示处理间差异显著(Ｐ≤０􀆰 ０５)ꎮ

Ａ:各处理组间共有 ＡＳＶ、特有 ＡＳＶ 的维恩图ꎻＢ:各试验组与对照组比较的维恩图ꎮ ＯＳＯＦ:将普通育苗基质(ＯＳ)幼苗移栽至添加普通有机

肥(ＯＦ)改良土壤中ꎻＯＳＢＦ:将 ＯＳ 幼苗移栽至添加生物有机肥(ＢＦ)改良土壤中ꎻＢＳＯＦ:将生物育苗基质(ＢＳ)幼苗移栽至 ＯＦ 改良土壤中ꎻ
ＢＳＢＦ:将 ＢＳ 幼苗移栽至 ＢＦ 改良土壤中ꎮ
图 １　 各处理组根际细菌共有扩增子序列变异体(ＡＳＶ)数目、特有 ＡＳＶ 数目分析

Ｆｉｇ.１　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｈａｒｅｄ ａｎｄ ｕｎｉｑｕｅ ａｍｐｌｉｃｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｖａｒｉａｎｔｓ (ＡＳＶｓ) ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２.４　 不同处理对根际细菌群落结构的影响

为了直观地呈现不同处理间的细菌群落结构差

异ꎬ并探究驱动群落结构变化的主要因素ꎬ对根际细

菌群落进行主成分分析(ＰＣＡ)和聚类分析ꎮ 如图

２Ａ 所示ꎬＯＳＢＦ 处理的样本分布与 ＯＳＯＦ 处理重合ꎬ
说明 ２ 个处理的土壤细菌群落结构相似ꎻＢＳＯＦ 处理

样本与 ＯＳＯＦ 处理样本间虽然存在部分重合ꎬ但 ＢＳ
处理组(ＢＳＯＦ 处理、ＢＳＢＦ 处理)样本沿第 １ 主坐标

(ＰＣ１ꎬ占比 ３５􀆰 ２６％)基本上与 ＯＳ 处理组(ＯＳＯＦ 处

理、ＯＳＢＦ 处理)分离ꎬ其中 ＢＳＢＦ 处理与 ＯＳ 处理组

之间的区分尤为明显ꎮ 此外ꎬＯＦ 处理组(ＯＳＯＦ 处

理、ＢＳＯＦ 处理)与 ＢＦ 处理组(ＯＳＢＦ 处理、ＢＳＢＦ 处

理)样本的分布呈现沿第 ２ 主坐标 ( ＰＣ２ꎬ占比

１０􀆰 ７５％)分离的趋势ꎮ 置换检验(ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ)结
果表明ꎬ在不同处理间ꎬ根际细菌群落组成差异显著

[决定系数(Ｒ２)＝ ０􀆰 ３１８ ８３ꎬＰ＝ ０􀆰 ０３４]ꎮ 聚类分析

结果显示ꎬＯＳＯＦ 处理、ＯＳＢＦ 处理位于相同或相近

分支ꎬ并与聚集在一起的 ＢＳＯＦ 处理、ＢＳＢＦ 处理明

显区分(图 ２Ｂ)ꎮ 上述结果表明ꎬ育苗基质类型是造

成根际细菌群落结构差异的主要因素ꎮ
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ＯＳＯＦ:将普通育苗基质(ＯＳ)幼苗移栽至添加普通有机肥(ＯＦ)改良土壤中ꎻＯＳＢＦ:将 ＯＳ 幼苗移栽至添加生物有机肥(ＢＦ)改良土壤中ꎻ
ＢＳＯＦ:将生物育苗基质(ＢＳ)幼苗移栽至 ＯＦ 改良土壤中ꎻＢＳＢＦ:将 ＢＳ 幼苗移栽至 ＢＦ 改良土壤中ꎮ ＰＣ１:主成分 １ꎻＰＣ２:主成分 ２ꎮ ＯＳＢＦ１~
３ 等处理名称后的编号表示该处理下的 ３ 个重复样本ꎮ
图 ２　 不同处理根际细菌群落的主成分分析(ＰＣＡ)(Ａ)和聚类分析(Ｂ)结果

Ｆｉｇ.２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＰＣＡ) (Ａ) ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ (Ｂ) ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２.５　 不同处理对根际细菌群落组成的影响

为了研究不同处理对根际优势细菌群落组成

的影响ꎬ本研究分析了门水平、目水平排名前 １０
的根际细菌群落的相对丰度差异ꎮ 由图 ３Ａ 可以

看出ꎬ门水平排名靠前的 ５ 个优势菌门依次为变

形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)、酸
杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)、放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｏ￣
ｔａ)、芽单胞菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ)ꎬ上述 ５ 个优

势菌 门 的 占 比 分 别 为 ２３.０％ ~ ３２􀆰 ５％、 １６.４％ ~
２０􀆰 ６％、 １５.６％ ~ １９􀆰 ５％、 ７.８％ ~ １０􀆰 ４％、 ４.４％ ~
７􀆰 ４％ꎮ 与 ＯＳＯＦ 处理相比ꎬＢＳ 处理组提高了变形

菌门的相对丰度ꎬ其中 ＢＳＢＦ 处理的提高幅度达显

著水平(Ｐ≤０􀆰 ０５)ꎮ 在对目水平的分析中发现了

与门水平相似的规律ꎮ 如图 ３Ｂ 所示ꎬＢＳ 处理组

伯克霍尔德菌目( Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓ)的相对丰度较

ＯＳＯＦ 处理明显增加ꎬ且 ＢＳＢＦ 处理的增幅达显著

水平(Ｐ≤０􀆰 ０５)ꎮ 在门水平、目水平上ꎬＯＳＢＦ 处理

中未发现比 ＯＳＯＦ 处理明显增加的细菌类群ꎮ 上

述结果表明ꎬ生物育苗基质的应用能够特异性富

集变形菌门、伯克霍尔德菌目等类群ꎬ当其与生物

有机肥联用时能产生显著的富集效应ꎮ
为了进一步探究生物育苗基质、生物有机肥对

特定细菌类群 ＡＳＶ 水平的影响ꎬ通过热图展示了 ３９
个相对丰度在不同处理间存在差异的 ＡＳＶ(图 ４)ꎮ
采用单因素方差分析比较处理间的差异ꎬ采用双因

素方差分析评估育苗基质与有机肥的交互作用ꎮ 如

图 ４ 所示ꎬ与 ＯＳＯＦ 处理相比ꎬＯＳＢＦ 处理中属于脱

氯球菌科(Ｄｅｆｌｕｖｉｉｃｏｃｃａｃｅａｅ)、微杆菌科(Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅ￣
ｒｉａｃｅａｅ)、土球菌科 ( Ｐｅｄｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ) 等科的若干

ＡＳＶ 的相对丰度显著或极显著提升ꎻＢＳＯＦ 处理中

属于根瘤菌科 ( Ｒｈｉｚｏｂｉａｃｅａｅ)、鞘氨醇单胞菌科

(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ)、嗜甲基菌科(Ｍｅｔｈｙｌｏｐｈｉｌａｃｅ￣
ａｅ)、红弯曲菌科(Ｒｏｓｅｉｆｌｅｘａｃｅａｅ)、拜叶林克氏菌科

(Ｂｅｉｊｅｒｉｎｃｋｉａｃｅａｅ)及类诺卡氏菌科(Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄａｃｅ￣
ａｅ)等科的多个 ＡＳＶ 的相对丰度显著或极显著上

调ꎮ 随机森林模型进一步将 ＡＳＶ４３５ 根瘤菌科

(Ｒｈｉｚｏｂｉａｃｅａｅ)和 ＡＳＶ２７９ 鞘氨醇单胞菌科( Ｓｐｈｉｎ￣
ｇｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ)预测为 ＢＳＯＦ 处理的关键特征菌群

(图 ５)ꎮ
２.６　 根际微生物与西瓜促生效应的关联分析

采用随机森林模型预测与西瓜促生效应相关的

关键微生物ꎬ并评估其重要性ꎮ 排名前 １０ 位的 ＡＳＶ
被认为是与西瓜根系生物量相关的重要预测因子ꎬ
其中 ＡＳＶ３ 是最重要的预测菌株(图 ６)ꎮ 在这些关

键微生物类群中ꎬＡＳＶ３、ＡＳＶ４ 均属于鞘氨醇单胞菌

属( Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ｓｐ.)ꎮ 值得注意的是ꎬ ＡＳＶ３ 在

ＢＳＯＦ 处理中显著富集(图 ４)ꎬ而 ＡＳＶ４ 则是 ＢＳＢＦ
处理的关键特征菌群(图 ５)ꎮ 上述结果表明ꎬ施用

生物育苗基质可能通过激活西瓜根际的鞘氨醇单胞

菌种群来促进西瓜根系的生长ꎮ
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ＯＳＯＦ:将普通育苗基质(ＯＳ)幼苗移栽至添加普通有机肥(ＯＦ)改良土壤中ꎻＯＳＢＦ:将 ＯＳ 幼苗移栽至添加生物有机肥(ＢＦ)改良土壤中ꎻ
ＢＳＯＦ:将生物育苗基质(ＢＳ)幼苗移栽至 ＯＦ 改良土壤中ꎻＢＳＢＦ:将 ＢＳ 幼苗移栽至 ＢＦ 改良土壤中ꎮ 图中点的大小和颜色代表各处理组中对

应类群的平均相对丰度ꎮ 不同处理对应的点上标有不同小写字母表示处理间差异显著(Ｐ≤０􀆰 ０５)ꎮ
图 ３　 根际细菌前 １０ 个优势类群在门水平(Ａ)、目水平(Ｂ)的相对丰度差异

Ｆｉｇ.３　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｐ １０ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｔａｘａ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ (Ａ) ａｎｄ ｏｒｄｅｒ (Ｂ) ｌｅｖｅｌｓ

２.７　 根际细菌群落的功能预测

为了探究根际细菌群落组成与结构的改变是否

会造成其功能变化ꎬ基于扩增子数据ꎬ用 ＰＩＣＲＵＳｔ２ 方

法预测细菌的功能谱ꎮ 如图 ７ 所示ꎬ在代谢和环境信

号处理相关功能类别中ꎬ与 ＯＳＯＦ 处理相比ꎬＢＳＢＦ 处

理显著富集了 ５ 项功能ꎮ 与ＯＳＯＦ 处理相比ꎬＢＳ 处理

中除了 ＢＳＯＦ 处理的甲烷代谢功能相对丰度未达显

著水平外ꎬ其他功能的相对丰度均显著增加ꎻ在环境

信号处理方面ꎬＢＳ 处理显著提高了双组分系统(信号

转导)、细菌分泌系统功能的相对丰度ꎮ

３　 讨 论

在本研究中ꎬ我们将前期构建的双物种 ＰＧＰＲ
菌剂分别添加到普通育苗基质和有机肥中ꎬ探究不

同施用方式对西瓜生长及根际细菌群落的影响ꎬ揭
示了通过将 ＰＧＰＲ 菌剂添加至育苗基质中促进西瓜

生长的潜在微生物学机制ꎬ有助于探明该 ＰＧＰＲ 菌

剂在农业生产中的最优施用策略ꎮ
３.１　 不同 ＰＧＰＲ 菌剂施用策略对西瓜生长及根际

细菌群落的影响

　 　 本研究采用的生物育苗基质与生物有机肥均含

有相同的 ＰＧＰＲ 菌剂ꎬ因此除了应用方式外ꎬ各处理

间的差异主要源于 ＰＧＰＲ 引入西瓜根际的时期与频

次ꎮ Ｚｈａｎｇ 等[１２]指出ꎬ生物育苗基质能促进 ＰＧＰＲ
在作物苗期定殖ꎬ这为作物移栽后建立有利的根际

环境进而促进作物生长奠定了基础ꎮ 另一项研究发

现ꎬ先驱菌群的到达会通过“优先效应”影响后续微

生物群落组成ꎬ这一现象在农作物育苗管理中具有

重要的实践价值[２７]ꎮ 本研究结果与其一致ꎬ即施用

含有 ＰＧＰＲ 的生物育苗基质能够改变移栽后西瓜的

根际细菌群落组成与结构ꎬ并促进其生长ꎮ 此外ꎬ与
ＯＳ 处理相比ꎬ施用生物育苗基质导致根际细菌群落

α 多样性降低ꎮ 这种外源接种功能菌后降低根际微

生物多样性的现象也有相关报道[２８]ꎮ 其原因可能

与 ＰＧＰＲ 菌株早期的根际定殖、对根际环境适应性

强有关ꎬ它们能够优先获取资源或合成抗生素类物

质ꎬ从而降低后续定殖在该生态位的其他微生物的

多样性ꎮ
　 　 据报道ꎬ生物有机肥具有促进植物生长[２９￣３２]、
重塑植物根际微生物组的作用[３３￣３５]ꎮ 然而在本研

究中ꎬ单独施用生物有机肥并未显著促进西瓜生长ꎬ
也未引起西瓜根际细菌群落多样性、结构与组成发

生显著变化ꎮ 在 ＯＳＢＦ 处理中ꎬ首次通过生物有机

肥将 ＰＧＰＲ 菌剂引入土壤中ꎬ随后仅经过 ２６ ｄ 的短

暂培养期ꎮ 鉴于已有研究中生物有机肥的施用周期

相对较长或频次更高[３３￣３５] ꎬ我们推测在短期生长

２９７ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２６ 年 第 ４２ 卷 第 ４ 期



ＯＳＯＦ:将普通育苗基质(ＯＳ)幼苗移栽至添加普通有机肥(ＯＦ)改良土壤中ꎻＯＳＢＦ:将 ＯＳ 幼苗移栽至添加生物有机肥(ＢＦ)改良土壤中ꎻ
ＢＳＯＦ:将生物育苗基质(ＢＳ)幼苗移栽至 ＯＦ 改良土壤中ꎻＢＳＢＦ:将 ＢＳ 幼苗移栽至 ＢＦ 改良土壤中ꎮ 右侧展示各 ＡＳＶ 在科水平上的分类名

称ꎬ左侧不同颜色的色块对应不同的 Ｐ 值ꎮ
图 ４　 不同处理间相对丰度存在差异的扩增子序列变异体(ＡＳＶ)热图

Ｆｉｇ.４　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ａｍｐｌｉｃｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｖａｒｉａｎｔｓ (ＡＳＶｓ) ｅｘｈｉｂｉｔｉｎｇ ｖａｒｙｉｎｇ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

过程中ꎬ土壤环境条件的扰动可能限制了通过生物

有机肥引入的双菌组合在根际的有效定殖ꎬ从而影

响 ＰＧＰＲ 菌株促生功能的发挥及其对有益微生物的

招募ꎮ 值得注意的是ꎬ生物有机肥的施用效果因育

苗阶段是否进行 ＰＧＰＲ 预接种而存在差异ꎮ 与 ＯＳ￣
ＯＦ 处理相比ꎬ未采用生物育苗基质的 ＯＳＢＦ 处理的

３９７李　 青等:双物种植物根际促生菌菌剂的不同应用策略对西瓜生长及根际细菌群落的影响



ＯＳＯＦ:将普通育苗基质(ＯＳ)幼苗移栽至添加普通有机肥(ＯＦ)改良土壤中ꎻＯＳＢＦ:将 ＯＳ 幼苗移栽至添加生物有机肥(ＢＦ)改良土壤中ꎻ
ＢＳＯＦ:将生物育苗基质(ＢＳ)幼苗移栽至 ＯＦ 改良土壤中ꎻＢＳＢＦ:将 ＢＳ 幼苗移栽至 ＢＦ 改良土壤中ꎻＡＳＶ:扩增子序列变异体ꎮ

图 ５　 随机森林模型预测的各处理中关键微生物类群及其相对丰度

Ｆｉｇ.５　 Ｋｅｙ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｒａｎｄｏｍ ｆｏｒｅｓｔ ｍｏｄｅｌ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ａ:ＡＳＶ３ 鞘氨醇单胞菌属(ｇ＿Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)ꎻｂ:ＡＳＶ１０２ 未分类属

(ｇ＿ｎｏｒａｎｋ)ꎻｃ:ＡＳＶ２５５ 未分类属(ｇ＿ｎｏｒａｎｋ)ꎻｄ:ＡＳＶ５３３ 未分类

属(ｇ＿ｎｏｒａｎｋ)ꎻｅ:ＡＳＶ３５１ 未分类属(ｇ＿ｎｏｒａｎｋ)ꎻｆ:ＡＳＶ３８３ 农霉

菌属(ｇ＿Ａｇｒｏｍｙｃｅｓ)ꎻｇ:ＡＳＶ７６７ 未分类属(ｇ＿ｎｏｒａｎｋ)ꎻｈ:ＡＳＶ２５１
盖亚女神菌属( ｇ＿Ｇａｉｅｌｌａ)ꎻｉ:ＡＳＶ５８０ 未分类属( ｇ＿ｎｏｒａｎｋ)ꎻｊ:
ＡＳＶ４ 鞘氨醇单胞菌属( ｇ＿Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)ꎮ ＡＳＶ:扩增子序列变

异体ꎮ
图 ６　 西瓜根系生物量的主要预测因子重要性

Ｆｉｇ.６　 Ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｐｒｅｄｉｃｔｏｒｓ ｏｆ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ ｒｏｏｔ ｂｉｏｍａｓｓ

生物有机肥的效果不明显ꎮ 然而在生物有机肥与生

物育苗基质联用处理(ＢＳＢＦ 处理)下ꎬ与单独使用

生物育苗基质处理(ＢＳＯＦ 处理)相比ꎬＢＳＢＦ 处理的

植株生物量进一步增加ꎬ根际细菌群落的多样性指

数也发生改变ꎮ 上述现象表明ꎬ预接种的 ＰＧＰＲ 可

能有效促进了后续通过生物有机肥引入的相同 ＰＧ￣
ＰＲ 的定殖与功能的发挥ꎬ这可能是 ＢＳＢＦ 处理中生

物有机肥增效的原因ꎮ 上述结果表明ꎬ首次施用双

物种 ＰＧＰＲ 菌剂时ꎬ采用具有预接种特性的生物育

苗基质的策略较好ꎮ 首次施用含有双物种 ＰＧＰＲ 菌

剂的生物有机肥时ꎬ结合生物育苗基质策略可能增

强其效果ꎬ但是这种联合利用方式会增加农业生产

的经济成本ꎮ 关于不同应用方式的具体作用机制及

其综合效益评估ꎬ有待后续在田间试验中进一步验

证和阐明ꎮ
３.２　 生物育苗基质促进西瓜生长的微生物机制

生物育苗基质的应用改变了西瓜根际细菌群落
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Ａ:双组分系统(信号转导、环境信号处理)ꎻＢ:卟啉与叶绿素代

谢(辅因子与维生素代谢)ꎻＣ:细菌分泌系统(膜转运、环境信号

处理)ꎻＤ:甲烷代谢(能量代谢)ꎻＥ:膦酸盐和次膦酸盐代谢(其
他氨酸酸代谢)ꎮ ＯＳＯＦ:将普通育苗基质(ＯＳ)幼苗移栽至添加

普通有机肥(ＯＦ)改良土壤中ꎻＯＳＢＦ:将 ＯＳ 幼苗移栽至添加生

物有机肥(ＢＦ)改良土壤中ꎻＢＳＯＦ:将生物育苗基质(ＢＳ)幼苗移

栽至 ＯＦ 改良土壤中ꎻＢＳＢＦ:将 ＢＳ 幼苗移栽至 ＢＦ 改良土壤中ꎮ
不同处理间标有不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 ７　 生物育苗基质处理中增强的细菌功能预测

Ｆｉｇ.７ 　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｅｎｈａｎｃｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｂｉｏ￣
ｎｕｒｓｅｒｙ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

的组成ꎬ可能是其促进西瓜生长的主要因素之一ꎮ
尽管生物育苗基质处理导致细菌群落多样性降低ꎬ
但是根际中的变形菌门、伯克霍尔德菌目的相对丰

度明显增加ꎬ表明双物种 ＰＧＰＲ 的预接种增强了对

特定类群微生物的招募作用ꎬ这些类群的微生物很

可能是具有植物益生功能的土著微生物ꎮ 例如ꎬ在
变形菌门中ꎬ已有研究证实ꎬ多个类群成员可以通过

改善养分吸收、合成生长素( ＩＡＡ)和铁载体等途径

促进植物生长[３６]ꎮ 伯克霍尔德菌目的大量成员也

具有多种有益功能ꎬ包括促进植物生长、作为新型抗

生素的来源ꎬ对不同作物病原菌具有生物防治潜

力[３７￣３８]ꎮ 在 ＡＳＶ 水平上ꎬ施用生物育苗基质会导致

西瓜根际中属于根瘤菌科、鞘氨醇单胞菌科、Ｒｏｓｅｉ￣
ｆｌｅｘａｃｅａｅ、Ｍｅｔｈｙｌｏｐｈｉｌａｃｅａｅ 和 Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄａｃｅａｅ 等科

的多个微生物类群富集ꎬ这些微生物类群对植物健

康具有不同促进作用ꎮ 例如ꎬ根瘤菌科的许多成员

是众所周知的与根系共生的固氮细菌[３９]ꎻ鞘氨醇单

胞菌科中的鞘氨醇单胞菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)能够增

强植物的光合作用ꎬ具有作为生物肥料的潜力[４０]ꎮ
本研究也发现ꎬ鞘氨醇单胞菌在生物育苗基质处理

中被显著富集并被鉴定为关键类群ꎬ是西瓜促生效

应的主要预测因子ꎮ 有研究发现ꎬＲｏｓｅｉｆｌｅｘａｃｅａｅ 和

Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄａｃｅａｅ 类群可能通过增强土壤中磷的代谢

来促进植物生长[４１￣４２]ꎮ Ｍｅｔｈｙｌｏｐｈｉｌａｃｅａｅ 类群可被

小麦和燕麦选择性富集ꎬ并在甲醇存在时有效降低

土壤中过高的硝酸盐浓度[４３]ꎮ
经生物育苗基质处理后ꎬ根际细菌群落显著富

集了具有重要代谢功能的菌群ꎬ如辅因子与维生素

代谢、氨基酸代谢及能量代谢相关类群ꎮ 一般情况

下ꎬ辅因子与维生素代谢对植物抵御逆境胁迫具有

关键作用ꎬ而能量代谢过程则有助于细胞抵抗氧化

应激[４４]ꎮ 此外ꎬ显著上调的功能还涉及环境信息处

理ꎬ如信号转导中的双组分系统ꎮ 已有研究发现ꎬ双
组分系统能够识别环境信号并激活细胞信号通路ꎬ
从而快速精准地响应环境变化[４５]ꎮ 上述结果表明ꎬ
经生物育苗基质处理的根际细菌群落可能通过增强

环境信号感知与响应能力来提升其环境适应力ꎮ
综上所述ꎬ首次应用双物种 ＰＧＰＲ 接种剂时ꎬ采

用 ＰＧＰＲ 预先接种的生物育苗基质策略对于改变根

际细菌群落结构、招募有益微生物类群和促进西瓜

生长等更有效ꎬ若将该策略与生物有机肥联用ꎬ可使

效果进一步放大ꎮ
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