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摘  要：【背景】在农业可持续发展背景下，复合微生物菌剂因其多种微生物间的互补作用成为促

进植物生长的有效策略。【目的】研究芒萁(Dicranopteris dichotoma)根际复合微生物菌剂对绿豆幼苗

的促生效果，以及对根际微生物群落结构变化的影响。【方法】以前期分离自芒萁根际土壤的 4 株根

际促生菌为供试菌株，组合配制成 2 种复合微生物菌剂 BFF 和 BBF 接种至绿豆幼苗根际，测定绿

豆幼苗培养 36 d 后的生理指标及土壤理化性质，并利用 16S rRNA 基因和 ITS 扩增子测序技术分

析根际微生物结构组成和多样性。【结果】BFF 组显著提高了绿豆幼苗的株高、地上部分鲜重和干

重以及地下部分干重，分别比对照组提高了 29.38%、81.47%、175.73%和 936.49%；BBF 组则显

著增加了绿豆幼苗的地上部分鲜重和干重，分别提高了 92.64%和 179.67%。高通量测序结果显示，

接种复合微生物菌剂 BFF 和 BBF 均显著提高了细菌群落的多样性和丰富度，同时降低了真菌群落的

多样性。在门水平上，显著增加了黏球菌门(Myxococcota)的相对丰度，降低了接合菌门(Zygomycota)
的相对丰度。在细菌属水平上，显著减少了罗河杆菌属(Rhodanobacter)的相对丰度，增加了黏液杆

菌属(Mucilaginibacter)和慢生根瘤菌属(Bradyrhizobium)的相对丰度；在真菌属水平上，显著增加了

隐球菌属(Cryptococcus)的相对丰度，同时降低了被孢霉属(Mortierella)和 Gliocladiopsis 的相对丰

度。功能预测结果表明，接种复合微生物菌剂显著提高了根际细菌中的固氮作用，同时增加了致



 
1074 微生物学通报 Microbiol. China 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

病-腐生-共生型真菌的相对丰度，降低了腐生型和腐生-共生型真菌的相对丰度。【结论】接种复合微

生物菌剂可以提升土壤养分，调节根际微生物群落的结构和多样性，增加有益菌的数量，减少病原

菌的存在，从而为绿豆幼苗创造更有利的根系生长环境，促进它们的生长发育。研究结果不仅为绿

豆幼苗的生长提供了新的理论支持，也为复合微生物菌剂在农业生产中的应用提供了理论基础。 
关键词：根际；复合微生物菌剂；绿豆；根际微生物组；促生 
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Abstract: [Background] In the context of sustainable agricultural development, complex 
microbial agents have emerged as a potent means for enhancing plant growth, attributed to the 
synergistic effects of diverse microorganisms. [Objective] To investigate the rhizosphere 
complex microbial agent of Dicranopteris dichotoma regarding the effects on the growth and 
rhizosphere microbial community structure of mung bean seedlings. [Methods] Four plant 
growth-promoting strains isolated from the rhizosphere soil of D. dichotoma were used to 
formulate two complex microbial agents: BBF and BFF. The agents were inoculated into the 
rhizosphere of mung bean seedlings, and the physiological parameters and soil physicochemical 
characteristics of the mung bean seedlings were evaluated after 36 days of cultivation. The 
community structure and diversity of rhizosphere microorganisms were assessed by 16S rRNA 
gene and ITS amplicon sequencing. [Results] BFF increased the plant height, aboveground 
fresh and dry weights, and underground dry weight of mung bean seedlings by 29.38%, 81.47%, 
175.73%, and 936.49%, respectively. BBF increased the aboveground fresh weight and dry 
weight of mung bean seedlings by 92.64% and 179.67%, respectively. High-throughput 
sequencing results revealed that both BFF and BBF significantly boosted the bacterial diversity 
and richness, while reducing the fungal diversity. At the phylum level, the two agents increased 
the relative abundance of Myxococcota while decreasing that of Zygomycota. At the bacterial 
genus level, the two agents decreased the relative abundance of Rhodanobacter while increasing 
that of Mucilaginibacter and Bradyrhizobium; at the fungal genus level, the two agents 
increased the relative abundance of Cryptococcus while decreasing that of Mortierella and 
Gliocladiopsis. Functional prediction indicated that the application of complex microbial agents 
notably enhanced bacterial nitrogen fixation in the rhizosphere, increased the relative abundance 
of pathogenic-saprophytic-symbiotic fungi, and decreased the relative abundance of saprophytic 
and saprophytic-symbiotic fungi. [Conclusion] Inoculating complex microbial agents increases 
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soil nutrients, regulates rhizosphere microbial community structure and diversity, boosts 
beneficial bacterial count, and suppresses pathogen presence, thus creating a favorable 
environment for the root growth and promoting the growth and development of mung bean 
seedlings. These findings offer new theoretical support for the growth of mung bean seedlings 
and establish a basis for applying complex microbial agents in agricultural production. 
Keywords: rhizosphere; complex microbial agent; mung bean; rhizosphere microbiome; growth 
promotion 
 
 

人口持续增长推动全球粮食需求的上升。

据预测，到 2050 年全球人口将达到 90 亿，而目

前的作物产量已无法满足这一需求[1-2]。在应对

不断增长的全球人口的同时，如何保持高质量的

粮食生产成为农业部门面临的一个关键挑战[3]。 
绿豆[Vigna radiata (L.) Wilczek]是豆科豇

豆属的一年生草本植物，生长周期短，营养丰

富，是主要的药食同源杂粮作物，在亚洲地区广

泛种植[4]。中国是绿豆的主要生产和出口国家，

年产量约为 100 万 t，出口量为 15 万−25 万 t，位

居全球第一[5]。作为中国第二大食用豆类，绿

豆富含高质量蛋白质，在农业中占据重要地位。

因此，提高绿豆的产量和质量对中国及进口国

家至关重要[6]。 
可持续农业的目标是提高粮食产量和产量

稳定性，同时改善土壤结构[7]。化肥在提高作

物产量和土壤肥力方面起着至关重要的作用，

然而，过度使用化肥可能导致土壤有机质减少、

质量下降及环境污染等问题[8]。因此，生物肥

料，即利用微生物提高土壤肥力的有机物，被

认为是保护土壤健康和作物产品质量的可持续

替代品，引起了广泛关注[9-10]。土壤中的微生物

是土壤生态系统的重要组成部分。尤其是植物根

际微生物与植物生长和土壤肥力密切相关[11-12]。

土壤微生物的丰富度和多样性是影响植物生长

和生态稳定性的关键因素[13]。 
微生物菌剂是一种含有活性微生物的肥

料，其作用包括有效促进植物对养分的吸收、

增强作物的生长能力，并改善土壤结构。具体而

言，微生物菌剂能够活化土壤、调节酸碱平衡、

提升土壤透气性，并释放固定的营养元素，从而

显著提高养分利用效率，减少对化学肥料的依

赖。当前，微生物菌剂已广泛应用于改善土壤微

生物环境，有效提升作物的抗病能力[3,12,14-15]。

作为新型肥料，微生物菌剂具备多种功能和显

著优势，对于提升农作物的产量和品质，推动

农业的可持续发展具有重要意义[16]。复合微生

物菌剂由多种微生物组成，研究表明，这些微

生物能起到互补或增效作用[17-24]。因此，将具

有互补或增效作用的微生物菌株组合制成多功

能复合菌剂，有助于弥补单一微生物菌剂的不

足。在促进作物生长方面，这种多功能复合微生

物菌剂可能具有更大的潜力和应用价值。 
芒萁(Dicranopteris dichotoma)是一种多年生

蕨类植物，隶属于里白科芒萁属。它以对酸性

土壤的强适应力及其卓越的环境胁迫耐受性而

闻名，特别是在贫瘠土壤条件下表现尤为良好。

该植物广泛分布于中国南方，被视为红壤侵蚀地

区生态修复的重要先锋植物[25]。实验室前期从芒

萁根际土壤分离出一批根际促生菌，并通过盆

栽试验验证了这些菌株对绿豆幼苗具有促生效

果[26]。基于这些根际促生菌，本研究制备了 2 种

复合微生物菌剂，探究其对绿豆幼苗的促生效

果及对根际微生物群落结构变化的影响。 
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1  材料与方法 
1.1  样品 

供试菌株包括菌株 MQB7、MQB12、MQF9
和 MQF11，筛选自芒萁(Dicranopteris dichotoma)
植株的根际土壤，保存于天然微生物药物研究

江西省重点实验室。其中，菌株 MQB7 为成团

泛菌(Pantoea agglomerans)；菌株 MQB12 为阿

氏芽孢杆菌(Bacillus aryabhattai)；菌株 MQF9
和 MQF11 为青霉属(Penicillium)[26-27]。 

植物种子：绿豆种子(绿宝绿豆王)；复合化

肥：N-P2O5-K2O，含量 45%；盆栽试验土壤：

红壤，采集自江西科技师范大学校内，自然风

干，去除杂质后通过 2 mm 土壤筛均匀混合。 

1.2  培养基 
细菌培养基：LB 培养基参考文献[28]配制。 
真菌培养基：马铃薯葡萄糖琼脂 (potato 

dextrose agar, PDA)培养基参考文献[29]配制。 
1/2 Murashige and Skoog (1/2 MS)培养基 

(g/L)：硝酸钾 0.950，磷酸二氢钾 0.085，硝酸

铵 0.825，硫酸镁 0.185，氯化钙 0.220，硼酸

0.006 2，碘化钾 0.000 83，硫酸锰 0.022 3，硫

酸锌 0.008 6 ，钼酸钠 0.000 25 ，氯化钴     
0.000 025 ， 硫 酸 铜 0.000 025 ， 硫 酸 亚 铁    
0.027 8，肌醇 0.100，甘氨酸 0.002，盐酸硫胺

素 0.000 1，烟酸 0.000 5，盐酸吡哆醇 0.000 5，
乙二胺四乙酸二钠 0.037 3。 

1.3  主要试剂和仪器 
胰蛋白胨、酵母浸粉、葡萄糖和氯化钠等，

西陇科学股份有限公司；1/2 MS 培养基，北京

索莱宝科技有限公司。振荡培养箱，上海知楚

仪器有限公司；恒温培养箱，宁波莱福科技有

限公司；超净工作台，苏州苏洁净化设备有限

公司；紫外可见分光光度计，上海佑科仪器仪

表有限公司。 

1.4  菌株活化 
将菌株 MQB7 和 MQB12 分别接种到 LB

液体培养基中，28 ℃、160 r/min 培养 12−18 h，
吸取 200 μL 菌液(OD600=0.8)于 LB 液体培养基

中相同条件培养至 OD600=0.6 备用；将菌株

MQF9 和 MQF11 分别接种至 PDA 培养基中央，

30 ℃倒置培养 2−3 d至菌落覆盖培养基，用 5 mm
打孔器在菌落边缘打取菌饼备用。 

1.5  复合微生物菌剂的制备 
以菌株 MQB12 为基础菌株，制备 2 种复合菌

剂。BBF 组：在 50 mL LB 液体培养基中加入 200 μL 
MQB12菌液、200 μL MQB7菌液、MQF9真菌5 mm
菌饼 2 个；BFF 组：在 50 mL LB 液体培养基中

加入 200 μL MQB12 菌液、MQF9 和 MQF11 真菌

5 mm 菌饼各 2 个，28 ℃、160 r/min 培养 12 h。 

1.6  盆栽试验 
挑取新鲜、饱满、种皮完整、含水量高、

未经过干燥处理的绿豆种子，在 75%乙醇溶液

中浸泡 1 min，随后在 5% NaClO 溶液中浸泡

5 min，用无菌水冲洗 4 次后接种于固体 1/2 MS
培养基上，在 25 ℃室温培养 6 d。选取 8 株生

长状态相似的幼苗，用镊子从培养基中取出，

移栽至每盆含有 1.5 kg 红壤的盆栽中。BBF 组

和 BFF 组的每株幼苗浇灌 1.5 mL 复合菌剂；对

照组(CK 组)浇灌 1.5 mL 无菌 LB 液体培养基，

使用无菌注射器注射到绿豆幼苗根际；化肥组

(CF 组)用量按照商家建议施用，每 kg 土壤中

施加基肥 10 g，后续追加量为 5 g。不同处理组

每周接种 1 次复合菌剂或化肥，共 5 次。根据豆

苗生长情况每日浇水保持适宜的土壤湿度，在最

后一次接种处理后第 2 天测量绿豆幼苗的生理

指标，如株高、根长、一级侧根数、叶片数、地

上地下部分鲜重及干重，绿豆幼苗共生长 36 d。 

1.7  根际土壤采集及理化指标的测定 
采用抖根法收集培养 36 d 后绿豆幼苗的根
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际土壤，一份保存于−80 ℃用于高通量测序分析，

另一份自然风干后用于测定土壤的理化性质。全

氮含量测定采用森林土壤氮的测定标准[30]；全

磷、有效磷含量的测定采用森林土壤磷的测定

标准[31]；全钾、速效钾含量的测定采用森林土

壤钾的测定标准[32]。 

1.8  根际土壤微生物 16S rRNA 基因和

ITS 扩增子分析 
委托武汉迈特维尔生物科技有限公司

(http://www.metware.cn)对根际土壤样品进行微

生物多样性分析，采用 Illumina NovaSeq 平台

对细菌的 16S rRNA 基因的 V3−V4 区和真菌

rDNA 内转录间隔区(internal transcribed spacer, 
ITS)序列进行扩增及测序。使用 Deblur 对 97.0%
相似度水平下的测序序列进行聚类并获取扩增

子序列变体(amplicon sequence variant, ASV)，并

对其代表性序列进行物种注释，获得对应物种的

信息及其丰度分布情况。对根际土壤微生物群落

β 多样性采用主坐标分析(principal coordinate 
analysis, PCoA)。 

1.9  根际土壤微生物功能预测 
使用 FAPROTAX 数据库和 FUNGuild 数据

库分别对根际土壤细菌和真菌进行功能预测。 

1.10  统计分析 
本文采用 SPSS Statistics 26.0 (IBM)软件中

的单因素方差分析(ANOVA)对绿豆幼苗生理指

标、微生物多样性和丰度相关的数据进行显著

性差异分析(P<0.05)。所有图形均使用 Origin 
2022 软件绘制。 

2  结果与分析 
2.1  复合微生物菌剂对绿豆幼苗生长的

影响 
在盆栽试验中，经过 36 d 的培育，不同处

理组的绿豆幼苗表现出显著的生长差异(图 1)， 

 
 
图 1  不同处理组绿豆幼苗生长 36 d 的盆栽侧面

图(A)、俯视图(B)和幼苗形态图(C)   CK：对照

(无微生物应用)；CF：化肥；BFF：MQB12+MQF9+ 
MQF11；BBF：MQB12+MQB7+MQF9。下同。 
Figure 1  Side view (A), top view (B), seedling 
morphology (C) of mung bean seedlings grown in 
pots for 36 days in different treatment groups. CK: 
Control (no microbial application); CF: Chemical 
fertilizer; BFF: MQB12+MQF9+MQF11; BBF: 
MQB12+MQB7+MQF9. The same below. 
 
相较于对照组(CK 组)和化肥组(CF 组)，施用复

合微生物菌剂 BFF 组和 BBF 组的绿豆幼苗生长

更为旺盛。CK 组和 CF 组中观察到了不同程度

的黄叶现象，而在 BFF 组和 BBF 组中未出现此

现象。对各处理组绿豆幼苗进行生理指标测定，

结果(图 2)显示，根长、一级侧根数、叶片数、

黄叶数和地下部分鲜重在各处理组之间无显著

差异。然而，BFF 组和 BBF 组的株高分别达到

17.00 cm 和 14.17 cm，其中 BFF 组较 CK 组存

在显著差异，株高提高了 29.38%。BFF 组和 BBF
组地上部分鲜重分别为 741.10 mg和 786.74 mg，
较 CK 组分别提高了 81.47%和 92.64%；地上部

分干重分别为 125.30 mg 和 127.10 mg，较 CK
组分别提高了 175.73%和 179.67%；地下部分干

重方面，BFF组为 55.43 mg，BBF组为 31.43 mg， 
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图 2  不同处理组绿豆幼苗生长 36 d 的生长指标   A：株高；B：根长；C：叶片数；D：一级侧根数；

E：平均黄叶数；F：地上部分鲜重；G：地下部分鲜重；H：地上部分干重；I：地下部分干重。 
Figure 2  Growth indexes of mung bean seedlings grown for 36 days in different treatment groups. A: Plant 
height; B: Root length; C: Number of leaves; D: Number of primary lateral roots; E: Average number of 
yellow leaves; F: Above-ground fresh weight; G: Underground fresh weight; H: Above-ground dry weight; I: 
Underground dry weight. 
 
其中 BFF 组较 CK 组具有显著差异，提高了

936.49% (P<0.05)。综上所述，接种复合微生物

菌剂 BBF组和 BFF组均能有效促进绿豆幼苗的

生长，其中 BFF 组的促生效果优于 BBF 组。 

2.2  复合微生物菌剂对根际土壤理化

性质的影响 
对不同处理组的绿豆幼苗根际土壤进行了

土壤理化性质测定(表 1)。结果表明，CK 组土

壤的营养元素含量较低。相较于 CK 组，BFF 组

土壤中的全氮含量提高了 5.2%，速效钾含量增

加了 30.3%；BBF 组则提高了全氮、全磷、有效

磷和速效钾的含量，分别增加了 11.7%、14.5%、

5.5%和 41.6%。CF 组增加了土壤中有效磷的含

量，同时降低了全磷的含量，对全氮和速效钾含

量变化影响不显著。总体来看，复合菌剂对绿豆

幼苗根际土壤中的营养元素有显著的提升作用。 
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表 1  不同处理组对根际土壤理化性质的影响 
Table 1  Effect of different treatment groups on soil physicochemical properties 
组别 
Group 

全氮 
Total nitrogen 
(g/kg) 

全磷 
Total phosphorus 
(g/kg) 

全钾 
Total potassium 
(g/kg) 

有效磷 
Available phosphorus 
(mg/kg) 

速效钾 
Available potassium 
(mg/kg) 

CK 0.77±0.11 1.45±0.07 24.45±0.15 2.90±0.07 57.17±2.14 
CF 0.74±0.09 0.61±0.03 13.90±0.11 3.51±0.09 38.96±2.69 
BFF 0.81±0.02 0.55±0.02 22.50±0.11 2.34±0.05 74.48±4.87 
BBF 0.86±0.05 1.66±0.02 23.48±0.09 3.06±0.10 80.95±4.23 

 
2.3  复合微生物菌剂对根际土壤微生

物群落的影响 
2.3.1  复合微生物菌剂对根际土壤微生物

群落 α 多样性的影响 
α 多样性指数是评估物种多样性的重要参

数。细菌群落中 Shannon、Simpson、ACE 和

Chao1 指数(图 3A−3D)表明，接种化肥和复合

菌剂显著提高了根际土壤细菌群落的多样性和

丰富度，其中，BFF 组的各项指数最高，较 CK
组差异显著(P<0.05)。真菌群落中 Shannon、
Simpson、ACE 和 Chao1 指数(图 3E−3H)显示，

相较于 CK 组，接种化肥和复合菌剂降低了根

际土壤真菌群落的多样性，而接种复合菌剂提

高了根际土壤真菌群落的丰富度，但不同处理

对真菌群落的多样性和丰富度的影响并不显

著。总体而言，复合微生物菌剂的接种均提高

了细菌群落的多样性和丰富度，降低了真菌群

落的多样性，其中 BFF 组对根际土壤微生物群

落的影响最为显著。 

2.3.2  复合微生物菌剂对根际土壤微生物

群落 β 多样性的影响 
基于 Bray-Curtis 距离的 PCoA 分析结果显

示，细菌群落的 PCoA1 和 PCoA2 分别解释了

32.63%和 18.27%的变异(图 4A)，真菌群落的

PCoA1 和 PCoA2 则分别解释了 41.76%和 20.96%
的变异(图 4B)。BFF 和 BBF 组在 PCoA1 和

PCoA2 上的群落结构表现出相似性，与 CK 组

显著不同。这表明复合菌剂的接种显著地改变

了根际土壤中细菌和真菌群落的结构。 

2.3.3  复合微生物菌剂在 ASV 水平下对土

壤微生物群落组成的影响 
Venn 图显示，不同处理组中共有 1 780 个细菌

ASV 和 163 个真菌 ASV (图 5)。其中，BFF 组

具有最多的独特 ASV，BBF 组和 BFF 组之间共

享的 ASV 较多，与 CK 组共享的 ASV 较少。

这与上述多样性分析结果一致，进一步表明

BBF 和 BFF 处理组在微生物群落结构上存在相

似性。 

2.3.4  复合微生物菌剂对根际土壤门水平

微生物群落的影响 
图 6A 显示了细菌在门水平上的群落结构。

所有处理都包含相同的常见菌门，但各处理组

中这些菌门的比例有所不同。主要的优势菌门

包括假单胞菌门(Pseudomonadota, 37%–49%)、
放线菌门(Actinomycetota, 10%–14%)、酸杆菌

门 (Acidobacteriota ， 6%–9%) 和 拟 杆 菌 门

(Bacteroidota, 3%–5%)等。图 6B 显示，不同处理

组中黏球菌门(Myxococcota)的相对丰度存在显

著差异，相较于 CK 组，BFF 组和 BBF 组黏球菌

门的相对丰度显著增加(P<0.05)，分别提高了

0.69%和 0.58%。 
图 6C 显示了真菌在门水平上的群落结构，

其中子囊菌门(Ascomycota, 38%–66%)、担子

菌门(Basidiomycota ,  14%–48%)和接合菌门 
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图 3  不同处理组根际细菌(A–D)和真菌(E–H)群落 α 多样性   A，E：香农指数；B，F：辛普森指数；

C，G：Chao1 指数；D，H：ACE 指数。 
Figure 3  Alpha diversity of rhizosphere bacteria (A–D) and fungi (E–H) in different treatment groups. A, E: 
Shannon index; B, F: Simpson index; C, G: Chao1 index; D, H: ACE index. 
 

 
 
图 4  不同处理组根际细菌(A)和真菌(B)的主坐标分析 
Figure 4  Principal coordinate analysis (PCoA) of rhizosphere bacteria (A) and fungi (B) in different 
treatment groups. 
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图 5  不同处理组根际细菌(A)和真菌(B)群落的韦恩图 
Figure 5  Venn diagram of rhizosphere bacterial (A) and fungal (B) communities in different treatment 
groups. 

 

 
 
图 6  不同处理组对根际土壤门水平微生物群落的影响   A：细菌；B：显著性变化的细菌菌门的相对

丰度；C：真菌；D：显著性变化的真菌菌门的相对丰度。 
Figure 6  Effects of different treatment groups on rhizosphere soil phyla level microbial community. A: 
Bacteria; B: Significant changes in the relative abundance of bacterial phyla; C: Fungi; D: Significant 
changes in the relative abundance of fungal phyla. 
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(Zygomycota, 5%–13%)为各处理组中优势的真

菌菌门。图 6D 表明，不同处理组中接合菌门的

相对丰度存在显著差异，相较于 CK 组，CF 组、

BFF 组和 BBF 组接合菌门的相对丰度显著降低

(P<0.05)，分别降低了 7.00%、7.70%和 7.44%。 

2.3.5  复合微生物菌剂对根际土壤属水平

微生物群落的影响 
图 7A 显示了细菌在属水平上的群落结构，

主要优势细菌菌属包括罗河杆菌属(Rhodanobacter, 
1%–10%) 、 鞘 氨 醇 单 胞 菌 属 (Sphingomonas, 
1%–3%)、酸栖热菌属 (Acidothermus, 1%–3%)
和慢生根瘤菌属(Bradyrhizobium, 1%–4%)等。

图 7B–7D 显示，在不同处理组中，罗河杆菌属、

黏液杆菌属(Mucilaginibacter)和慢生根瘤菌属的

相对丰度存在显著差异(P<0.05)。相较于 CK 组，

CF 组、BFF 组和 BBF 组处理显著降低了罗河杆

菌属的相对丰度，分别降低了 8.88%、13.79%和

8.54%；同时，BFF 组和 BBF 组显著提高了黏液

杆菌属和慢生根瘤菌属的相对丰度(P<0.05)，分

别提高了 0.82%、0.63%和 0.51%、0.93%。 
图 7E 显示了真菌在属水平上的群落结构，

主要优势真菌属包括隐球菌属 (Cryptococcus, 
10%–39%)、被孢霉属(Mortierella, 1%–6%)、毛

孢子菌属 (Trichosporon, 1%–5%)和镰刀菌属

(Fusarium, 1%–5%)等。图 7F–7H 表明，在不同

处理组中，隐球菌属、被孢霉属和 Gliocladiopsis
的相对丰度存在显著差异(P<0.05)。相较于 CK
组，BFF 组和 BBF 组显著提高了隐球菌属的相对

丰度，分别提高了 28.59%和 24.98%；CF 组、BFF
组和 BBF 组显著降低了被孢霉属和 Gliocladiopsis
的相对丰度(P<0.05)，分别降低了 6.97%、7.59%、

7.46%和 12.30%、9.78%、12.37%。 

2.4  根际微生物的功能预测 
使用 FAPROTAX 平台对细菌功能进行分

类注释，并选取了总丰度前 10 的功能类别。结

果表明，土壤中细菌群落的主要生态功能包括：

化能异养 (chemoheterotrophy)、有氧化能异养

(aerobic chemoheterotrophy)、动物寄生生物或共

生 体 (animal parasites or symbionts) 、 发 酵

(fermentation)、纤维素分解(cellulolysis)、固氮

作用(nitrogen fixation)、尿素分解(ureolysis)、
硝酸还原(nitrate reduction)、捕食性的或外寄生

的 (predatory or exoparasitic) 、 细 胞 内 寄 生

(intracellular parasites)等(图 8A)。在各处理组

中，根际细菌的功能主要集中于化能异养

(39%–43%)、有氧化能异养(38%–43%)、动物寄

生生物或共生体(2%–5%)及固氮作用(1%–7%)
等方面。相较于 CK 组，接种复合微生物菌剂

BFF 和 BBF 显著提高了固氮作用，分别提高了

4.46%和 3.44%。 
使用 FUNGuild 平台对真菌功能类群进行分

析，并根据营养型将其分为致病-腐生-共生型

(pathotroph-saprotroph-symbiotroph) 、 腐 生 型

(saprotroph)、腐生-共生型(saprotroph-symbiotroph)、
致病 -腐生型 (pathotroph-saprotroph)、致病型

(pathotroph)、致病-共生型(pathotroph-symbiotroph)
和共生型(symbiotroph)七大类(图 8B)。除未分

类的类群外，在 CK 组中，真菌主要以腐生型

(17.26%)为主；而在 CF 组、BFF 组和 BBF 组

中，真菌类群则主要以致病-腐生-共生型为主，

分别占比 34.14%、45.00%和 37.30%。相较于

CK 组，接种复合微生物菌剂 BFF 和 BBF 显著

提高了致病-腐生-共生型真菌的相对丰度，分别

提高了 33.56%和 22.87%；同时显著降低了腐生

型真菌和腐生-共生型真菌的相对丰度，分别降

低了 8.83%、14.80%及 7.54%、7.43%。 

3  讨论 
阿氏芽孢杆菌(Bacillus aryabhattai)被广泛

认为是一种有效的根际促生菌，已有大量研究证 
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图 7  不同处理组对根际土壤属水平微生物群落的影响   A：细菌前 10 种菌属的相对丰度；B–D：显

著性变化的细菌菌属的相对丰度；E：真菌前 10 种菌属的相对丰度；F–H：显著性变化的真菌菌属的

相对丰度。 
Figure 7  Effects of different treatment groups on rhizosphere soil genus level microbial community. A: The 
relative abundances of the top ten genus of bacteria; B–D: Significant changes in the relative abundance of 
bacterial genus; E: The relative abundances of the top ten genus of fungi; F–H: Significant changes in the 
relative abundance of fungal genus. 
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图 8  不同处理组根际细菌(A)和真菌(B)功能预测 
Figure 8  Prediction of function of rhizosphere bacteria (A) and fungi (B) in different treatment groups. 
 
实其显著的促生效果。如 B. aryabhattai SRB02
菌株在成功定殖于大豆根系后，能够显著促进

大豆的生长，并提高大豆体内过氧化氢酶和超氧

化物歧化酶的活性，从而增强大豆对高温胁迫的

耐受性[33]。Chen 等[34]研究发现，B. aryabhattai 
SK1-7 在杨树根际施用后能够分泌酸性物质，

降低根际土壤的 pH 值，并将不溶性钾转化为

可溶性钾被植物吸收和利用。还有研究表明，

阿氏芽孢杆菌对无机磷和有机磷均具有优良的

溶解和矿化能力[35]。此外，阿氏芽孢杆菌与其

他菌株混合应用于植物的生长方面也有研究。

Roy 等[36]研究发现，B. aryabhattai MDRS14 和

Bacillus endphyticus MDSR34 共培养后可以

用于提高硬粒小麦的产量。此外，Huang 等[37]

的研究表明阿氏芽孢杆菌与幼套近明球囊霉

(Claroideogolmus etuicatum)联合接种促进了土

壤有机磷的矿化，对磷吸收和植物生长有积极

影响。 
本研究中的 Bacillus aryabhattai MQB12 菌

株是从芒萁根际土壤中筛选出的多功能促生菌

株，盆栽试验结果表明，该菌株对绿豆幼苗具

有显著的促生效果[26]。已有研究表明，单一微

生物菌剂的促生效果通常有限，而复合微生物

菌剂的应用则有助于改善植物生长。例如，Wu
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等[22]研究发现，复合木霉菌剂(CAT)可促进黄连

的生长、改善土壤条件、降低根腐病发病率和

严重程度，显示出 CAT 作为生物肥料替代合成

肥料的潜力。Wang 等[20]的研究则表明，贝莱斯

芽孢杆菌(Bacillus velezensis) FH-1 与缺陷短波

单胞菌(Brevundimonas diminuta) NYM3 的共接

种，能有效促进水稻的生长。本研究以菌株

MQB12 为基础，选取具有较高促生活性的芒萁

根际菌株，制备了复合微生物菌剂 BBF 和 BFF，
并与化肥分别接种绿豆幼苗。结果表明，接种

复合微生物菌剂能够促进绿豆幼苗的生长，其

中，BFF 组的促生效果要优于 BBF 组。 
此外，许多研究显示复合微生物菌剂对土

壤养分具有改善作用。例如，Li 等[38]的研究表

明，植物根际促生菌 (plant growth-promoting 
rhizobacteria, PGPR)复合菌剂作为一种有效的

生物肥料，能够提高土壤中有效磷的含量，促

进毛竹生长。本研究发现，复合菌剂 BFF 组提

高了土壤中全氮及速效钾含量；BBF 组提高了

根际土壤全氮、全磷、有效磷及速效钾的含量。 
土壤微生物是土壤生态系统的重要组成部

分，其多样性研究对土壤的可持续性具有重要

意义[39]。叶静等[40]的研究结果显示，施用复合

菌剂 T1 能够显著增加玉米根际土壤细菌多样

性，与本研究结果相一致。魏红青等[41]的研究

也证实了 EM 复合菌液的使用改变了根际细菌群

落结构，并显著影响了细菌群落的 β 多样性。本

研究结果显示，接种复合微生物菌剂后，根际土

壤中细菌和真菌的 β 多样性分析显示群落结构

发生了较大的变化，与其研究结果一致。 
黏球菌门属于掠食性细菌，这些细菌不仅

通过捕食作用去除病原体，还能促进其他功能

细菌对污染物的降解能力[42]。本研究显示，在

接种复合微生物菌剂后，黏球菌门在细菌门水

平上显著增加，这可能为绿豆幼苗的生长提供

了更有利的生长环境。此外，接合菌门中的部

分成员属于致病性真菌，本研究中，接种复合

微生物菌剂后，这些真菌在真菌门水平上显著

减少，推测减少了根际土壤中的致病菌。 
本研究确定了不同处理组中优势的细菌

属，包括罗河杆菌属、鞘氨醇单胞菌属、酸栖热

菌属和慢生根瘤菌属等。Zhong 等[43]的研究表

明，罗河杆菌属与养分循环密切相关，是一种

潜在的根际有益菌属。此外，罗河杆菌还具有

优良的反硝化能力与重金属耐受性[44]。在本研

究中，罗河杆菌属在各处理组中均显示出优势

地位，这可能与土壤营养循环密切相关。此外，

研究还发现，鞘氨醇单胞菌能够在健康植物种

子中跨代传递，从而提高水稻的抗病性，显示

出其抗病潜力[45]。慢生根瘤菌和豆科植物之间

的共生关系对农业至关重要，因为它们能够通

过固氮作用减少植物对化学氮肥的依赖，并使

植物能够在低氮的土壤中生长[46]。本研究中，

接种复合微生物菌剂显著增加了根际土壤中慢

生根瘤菌属的相对丰度，促进了绿豆幼苗进行共

生固氮和营养摄取。黏液杆菌属具有强烈分泌胞

外多糖的能力，对多种重金属具有高度抗性，对

于土壤修复具有重要意义[47]。本研究中，接种

复合微生物菌剂显著提高了根际土壤中黏液杆

菌属的相对丰度。在真菌属水平上，接种复合微

生物菌剂显著降低了被孢霉属和 Gliocladiopsis
的相对丰度。Vélez 等[48]的研究结果表明，被孢

霉属的致病性菌株可导致韧皮部坏死、萎黄和

叶片干枯，提示被孢霉属可能在树木衰退中起

重要作用。Gliocladiopsis 常自患病的植物根际

分离出来，但其生态学作用及在植物感病中的

潜在影响尚未明确。在本研究中，复合微生物

菌剂的接种使绿豆根际土壤中被孢霉属和

Gliocladiopsis 的相对丰度显著降低，推测复合

微生物菌剂对土壤中病原菌具有较强的抑制作
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用。本研究结果表明，复合微生物菌剂的接种

招募了对绿豆幼苗有益的细菌群落，同时显著

减少了病原真菌的相对丰度，为绿豆幼苗的健

康生长提供了良好的根际环境。 
土壤中高丰度的细菌种类决定土壤代谢的

基础功能，而低丰度种类则在某些特殊的功能

方面发挥积极的作用[49]。功能预测分析表明，

能量代谢、氮代谢是根际土壤细菌的主要生态

功能。接种复合微生物菌剂显著提高了根际细

菌的固氮作用。研究表明，复合微生物菌剂通

过提高根际土壤中慢生根瘤菌属的相对丰度来

增强固氮作用，从而促进绿豆幼苗的生长。对

根际土壤真菌进行功能预测结果显示，接种复合

微生物菌剂显著提高了致病-腐生-共生型真菌

的相对丰度，同时显著降低了腐生型和腐生-共
生型真菌的丰度，这可能与真菌群落的演替过

程相关。 

4  结论 
研究结果表明，接种复合微生物菌剂显著

促进了绿豆幼苗的生长，减少了黄叶现象，并

改善了土壤养分。高通量测序分析揭示，复合

微生物菌剂调节了根际微生物群落结构，提高

了细菌群落多样性和丰富度，同时降低了真菌

群落多样性。黏液杆菌属、慢生根瘤菌属等有

益菌的相对丰度显著升高，而被孢霉属和

Gliocladiopsis 等病原菌的相对丰度则显著降

低。功能预测结果表明，复合微生物菌剂提高

了根际细菌的固氮作用，为绿豆幼苗提供了良

好的根系环境，从而促进了其生长。研究结果

为复合微生物菌剂的开发及微生物与作物之间

的互作研究提供了重要参考。 
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