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摘   要：【背景】植物促生菌剂产品在农业生产上的应用越来越广泛，但人们对促生菌在基质栽

培条件下对作物根系微生物群落影响的了解有限。【目的】明确在基质栽培条件下促生菌假单胞

菌(Pseudomonas sp.) JP2-3 和枯草芽孢杆菌(Bacillus subtilis) Z54 对番茄生长和根系细菌群落的影

响。【方法】通过蘸根和灌根处理，分别将 2 株促生菌接种到基质栽培的番茄上。通过对番茄苗

期各生长指标调查，明确促生菌对番茄生长的影响。利用 16S rRNA 基因扩增子测序技术，分析接

种促生菌对番茄根系细菌群落组成和结构的影响。【结果】2 株促生菌均能促进番茄生长：菌株

JP2-3 处理组的 4 种生长指标(株高、茎粗、最大叶长、最大叶宽)均比对照组大；除茎粗外，菌株

Z54 处理组其余 3 种指标均大于对照组。接种菌株 JP2-3 和 Z54 改变了番茄根系细菌群落的 α 多样

性，丰富度指数和多样性指数都比对照组低，而且菌株 Z54 处理组降低更显著(P<0.05)。接种菌株

Z54 使根系细菌群落的 β 多样性发生了明显变化，而菌株 JP2-3 对 β 多样性的影响相对较小。番茄

根系细菌群落的主要优势菌门有变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、厚壁菌门

(Firmicutes)和拟杆菌门(Bacteriodetes)；主要优势菌属有：链霉菌属(Streptomyces)、假单胞菌属

(Pseudomonas)、艾德昂菌属(Ideonella)和德沃斯氏菌属(Devosia)等。在门水平上，基质栽培的番茄

根系细菌群落组成与土壤栽培相似，但在属水平上有较大差异。接种菌株 JP2-3 提高了艾德昂菌

属(Ideonella)、游动放线菌属(Actinoplanes)和水居菌属(Aquincola)等菌属的相对丰度；接种菌株 Z54

则提高了短波单胞菌属(Brevundimonas)和黄杆菌属(Flavobacterium)等菌属的相对丰度。在上述相

对丰度增加的菌属中，有多种细菌是植物益生菌。基于线性判别效应量分析的结果表明，菌株 JP2-3

处理组的生物标志物主要集中分布于 β-变形菌纲(Betaproteobacteria)和放线菌纲(Actinobacteria)，

而菌株 Z54 处理组主要集中于 γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)。【结论】在基质栽培条件下，施
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用假单胞菌(Pseudomonas sp.) JP2-3 和枯草芽孢杆菌(B. subtilis) Z54，对番茄根系细菌群落组成和

结构产生了不同的影响。2 株菌分别提高了不同土著有益微生物的相对丰度，在促生菌和土著有益

微生物的协同作用下促进了番茄的生长。 

关键词：促生菌；高通量测序；基质栽培；微生物群落  
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Abstract: [Background] Plant growth-promoting agents have been widely used in agricultural 

production, while the knowledge to their impacts on the root microbial community of crops in substrate 

culture is limited. [Objective] The objective is to investigate the effects of Pseudomonas sp. JP2-3 and 

Bacillus subtilis Z54 on the growth and root bacterial community of tomato in substrate culture. 

[Methods] The two strains were inoculated by root dipping and root irrigation for the tomato plants in 

substrate culture. We then measured the growth indexes of tomato seedlings to explore the effect of 

growth promoting bacteria on tomato growth. The strain effects on the composition and structure of the 

root bacterial community were analyzed by 16S rRNA gene amplicon sequencing technology. [Results] 

The two strains promoted tomato growth. Four growth indexes (plant height, stem diameter, maximum 

leaf length, and maximum leaf width) in strain JP2-3 group were higher than those in CK group. Except 

stem diameter, the other three indexes in strain Z54 group were higher than those in CK group. Both 

strains JP2-3 and Z54 changed the α diversity of bacterial community and decreased the bacterial 

richness and diversity compared with the CK group. Particularly, the decrease was more significant in 

strain Z54 group (P<0.05). The β diversity of root bacterial community was significantly changed by 

strain Z54 while slightly affected by strain JP2-3. The dominant bacterial phyla included Proteobacteria, 

Actinobacteria, Firmicutes, and Bacteriodetes, and the dominant genera were Streptomyces, 

Pseudomonas, Ideonella, Devosia, etc. The composition of root bacterial community of tomato in 

substrate culture was similar to that in soil culture at the phylum level while different at the genus level. 

Inoculation with strain JP2-3 increased the relative abundance of Ideonella, Actinoplanes, and 

Aquincola, while strain Z54 increased the relative abundance of Brevundimonas and Flavobacterium. 

Among the genera with increased relative abundance, many bacteria are beneficial to plants. LEfSe 

showed that the biomarkers of strain JP2-3 group were mainly distributed in Betaproteobacteria and 

Actinobacteria, while those of strain Z54 group in Gammaproteobacteria. [Conclusion] Pseudomonas 

sp. JP2-3 and B. subtilis Z54 promoted the growth of tomato in substrate culture and had different 

impacts on the composition and structure of the bacterial community in tomato roots. The two strains 
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increased the relative abundance of indigenous beneficial microorganisms and cooperated with 

indigenous beneficial microorganisms to promote tomato growth. 

Keywords: growth-promoting bacteria; high-throughput sequencing; substrate culture; microbial 
community 

番茄(Solanum lycopersicum)含有丰富的番

茄红素、维生素、矿物质等营养物质，深受人

们喜爱，是世界上种植范围最广、总产量最高

的蔬菜作物之一。随着设施农业的逐渐发展，

番茄在我国的栽培面积不断扩大，已成为种植

面积排名第四的蔬菜品种[1]。由于常年重茬连

作以及化肥农药的不合理使用，导致土传病害

发生严重、土壤质量不断下降，制约了设施农

业的可持续发展。然而无土栽培是解决上述连

作障碍问题的有效途径[2]，其中基质栽培因其

具有技术要求低、前期投资少、病虫害少、节

水节肥、栽种灵活、可控性较高等优点，在实

际生产中应用最广泛 [3]。目前常用的栽培基质

由草炭、菌渣、秸秆、稻壳、蛭石、炉渣、珍

珠岩等有机和无机原料混配而成[4]，具有透气、

保湿、轻质等优点。 

正常生长的植物根系富集了各种各样的微

生物，其中有大量的植物促生菌(plant growth 

promoting rhizobacteria，PGPR)，这类微生物一

般通过生物固氮或溶磷作用为植物提供氮素及

磷素营养物质[5]，另外还有一些 PGPR 可以分

泌抗生素、植物激素等代谢产物及产生铁载体

等物质，促进植物根系吸收矿物质和水分，进

而促进植物的生长发育，抑制病原微生物生长，

减少植物病害的发生[6-7]。常见促生菌有芽孢杆

菌属(Bacillus)、假单胞菌(Pseudomonas spp.)、

放线菌 (Actinomyces spp.)、根瘤菌 (Rhizobium 

spp.)和木霉菌(Trichoderma spp.)等[8-9]。其中有

多种微生物已开发成商品化菌剂，随着人们对

化肥农药滥用危害的关注以及对健康和环境问

题的重视，植物促生菌剂产品在农业生产上的

应用越来越广泛，具有广阔的应用前景。 

健康植物的根系微生物通过竞争和协作形

成了比较稳定的群落结构，这些微生物对于植

物的生长发育、抗病、抗逆至关重要[10]。以往

的研究往往关注基质养分的优化，却对基质中

的微生物群落了解较少。近年来，随着微生物

组测序、高通量培养、人工重组体系等方法的

建立及应用，极大地提高了人们对根系微生物

群落结构和功能的认知能力和水平，已发现土

壤理化性质、植物基因型、根系构型等因素对

根系微生物群落具有较大影响[10-11]。栽培基质

的组成与土壤有较大不同，与土壤相比，基质

的缓冲能力非常低。关于添加促生菌对基质栽

培作物根系微生物群落产生的影响目前了解较

少，因此，本研究通过在番茄的基质栽培过程

中接种促生菌，检测菌株对番茄生长的影响，

并利用扩增子高通量测序技术分析接种促生菌

对番茄根系细菌群落组成和结构的影响，以  

期为促生菌在番茄基质栽培中的应用提供理论

依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
1.1.1  番茄品种 

鲁青娇粉，由山东鲁青种苗有限公司提供。 

1.1.2  促生菌 

枯草芽孢杆菌(Bacillus subtilis) Z54 和假单

胞菌(Pseudomonas sp.) JP2-3，本实验室保存。

其中，枯草芽孢杆菌 Z54 对多种植物病原菌具

有生防效果，而且能促进植物生长[12]；假单胞

菌 JP2-3 具有较强的溶磷能力，可以促进作物
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生长[13]。 

1.1.3  栽培基质 

栽培基质由山东商道生物科技股份有限公

司提供，主要原料为稻壳、牛粪、作物秸秆等，

按 1:1:2 比例掺混腐熟而成。 

1.2  番茄的栽培 
温室试验在济南市鲁青生态蔬菜体验中心

(117.1039°E，36.5841°N)进行。栽培方式采用槽

式栽培，栽培槽采用挖沟槽铺塑料膜的方式。栽

培槽的形状为梯形，上口宽 60 cm，底宽 40 cm，

深度 20 cm。槽面覆盖 0.01 mm 的塑料膜，然

后填加栽培基质至稍高出栽培槽口。 

1.3  促生菌接种液的制备 
划线接种 B. subtilis Z54 和 Pseudomonas sp. 

JP2-3 到 LB 平板上，置于培养箱中 30 °C 培养

48 h，然后分别挑取单菌落接种于营养肉汤培

养基中，30 °C、180 r/min 条件下培养 72 h。取

细菌培养液于 8 000 r/min 离心 10 min，弃上清，

加无菌水洗涤菌体沉淀 2 次，重悬菌体，调整

菌液浓度为 1×108 CFU/mL。 

1.4  接种方式 
分 2 次进行接种，第 1 次在番茄移栽前进

行蘸根处理，将待定植的番茄苗根部置于浓度

为 1×108 CFU/mL 菌液中浸泡 5 min，然后进行

移栽。第 2 次在定植后第 7 天进行灌根处理，在

每株番茄根部浇灌 20 mL 浓度为 1×108 CFU/mL

菌液。以清水作为对照，每个处理设置 3 个小

区重复，每个小区面积为 1.5 m×12 m，各处理

的小区在温室内随机分布。 

1.5  番茄生长指标的调查 
在定植后的第 14 天，调查菌株对番茄生长

的影响，采取随机取样调查，每个处理调查   

10 株番茄，调查的指标包括株高、茎粗、最大

叶长和最大叶宽。 

1.6  根系样品的采集 
在定植后的第 30 天，进行番茄根系样品的

采集。样品采集方法参考胡雅丽等[14-15]的方法，

每种处理随机取 6 株番茄，取样时用铁锹向下

挖取约 15 cm，取出其中番茄的根，抖落根上

携带的基质，将番茄的根全部剪下，粗剪成段，

混匀，抓取一部分装入 50 mL 的离心管中。每

个离心管加入 35 mL 磷酸盐缓冲液，在转速为

180 r/min 的摇床上振荡清洗 20 min，将根转入新

的 50 mL 离心管，再重复上述清洗步骤 2 次。 

1.7  样品 DNA 提取及高通量测序 
采用植物 DNA 提取的经典方法(CTAB 法)

提取番茄根系样本的总 DNA。提取结束后，进

行琼脂糖凝胶电泳，使用 NanoDrop 2000 检测

DNA 浓度。用无菌水将获得的适量 DNA 稀释

至 1 ng/μL，以此作为 PCR 扩增模板，对细菌

16S rRNA 基因的 V5−V7 可变区进行 PCR 扩

增。PCR 扩增使用的是 Phusion® High-Fidelity 

PCR Master Mix 试剂盒，反应体系参照试剂盒

的使用说明书，扩增引物为 799F (5′-AACMGG 

ATTAGATACCCKG-3′)和 1193R (5′-ACGTCAT 

CCCCACCTTCC-3′)。PCR 反应条件：98 °C    

1 min；98 °C 10 s，50 °C 30 s，72 °C 30 s，30

个循环；72 °C 5 min。PCR 产物经琼脂糖凝胶

回收后，使用 TruSeq® DNA PCR-Free Sample 

Preparation Kit 构建文库，构建好的文库经过

Qubit 和 Q-PCR 定量，文库合格后，使用

NovaSeq6000 进行上机测序，每个样本测序数

据量为 50 000 tags 以上。高通量测序工作在北

京诺禾致源科技股份有限公司完成。 

1.8  数据处理及生物信息学分析 
数据处理与分析参照 Liu 等 [16]的方法进

行。利用 VSEARCH 合并双端测序数据，根据

barcode 序列和 PCR 扩增引物序列从合并的序

列中截去 barcode 和引物序列，并进行序列质控

和去冗余[17]。然后使用 USEARCH 对有效序列
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进行非聚类法去噪，获得扩增序列变体(amplicon 

sequence variants，ASV)[18]，基于 Ribosomal 

Database Project (RDP)数据库去除嵌合体和进

行物种注释[19]。使用 USEARCH 计算 α 多样性

指数、稀释曲线、β 多样性等，用 R 语言(version 

4.1.0)对样品物种组成及相对丰度统计结果绘

制箱线图、韦恩图 (Venn) 、主坐标分析图

(principal co-ordinates analysis，PCoA)和堆叠柱

状图等。通过 LEfSe 分析获得不同处理的生物

标志物，其中筛选标准设置为 LDA score>2。 

2  结果与分析 

2.1  促生菌对番茄生长的影响 
在番茄定植 14 d 后，通过对番茄生长指标

的调查，判断菌株对番茄生长的影响。如图 1

所示，接种促生菌的 2 个处理组番茄植株的株

高、最大叶长、最大叶宽指标均比对照组 CK

要大。对于上述 3 个指标，菌株 Z54 处理的促

生效果均比菌株 JP2-3 明显。然而对于番茄茎

粗的影响，接种菌株 Z54 的处理比对照 CK 略

小，菌株 JP2-3 处理比对照 CK 大。根据统计分

析，接种促生菌显著增加了番茄最大叶长

(P<0.05)，而对另外 3 个生长指标的影响不显

著。造成差异不显著的原因是：苗期生长受种

子的影响较大，番茄植株个体之间差异较大，各

生长指标数值比较离散。总而言之，接种枯草芽

孢杆菌(B. subtilis) Z54 和假单胞菌(Pseudomonas 

sp.) JP2-3 均能促进番茄的生长发育。 

 
 

图 1  接种促生菌后番茄生长指标的变化   A：株高；B：茎粗；C：最大叶长；D：最大叶宽；不同

小写字母表示差异显著(P<0.05)，下同 

Figure 1  Changes of tomato growth indexes after inoculation with promoting bacteria. A: Plant height; B: 
Stem diameter; C: Maximum leaf length; D: Maximum leaf width. Different lowercase letters indicate 
significant difference (P<0.05), the same below. 
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2.2  番茄根系微生物物种组成情况 
基于 RDP 数据库，对 3 组处理 18 个样品的

扩增子序列进行分析和物种注释，共获得 1 978 个

细菌 ASV，鉴定出细菌 17 门 32 纲 64 目 140 科

301 属。如图 2 所示，在门水平上，番茄根系

细 菌 群 落 的 优 势 菌 门 有 变 形 菌 门

(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、厚

壁菌门(Firmicutes)和拟杆菌门(Bacteriodetes)，

这 4 个门的相对丰度占总体的 90%以上，其中

变形菌门(Proteobacteria)的相对丰度最高。该

结果与其他研究报道的土壤栽培番茄根系细菌

群落组成相似，说明尽管基质与土壤的理化性

质存在较大差异，但番茄根系细菌群落在门水

平上的组成比较相似。 

通过对 3 组样本的稀释曲线(图 3)进行分

析，发现从样本中随机抽取一定测序量的数据，

Richness 数目先快速上升而后趋于平缓，说明

随着测序量的增大，初期检出大量物种，后期

样本群落的物种丰富度变化趋缓，低丰度物种

逐渐被检出，物种丰富度上升速率降低，说明

测序量已基本达到饱和，能比较完整地反映细

菌群落的结构和种类。从稀释曲线上可以看出，

各组样品的丰富度大小顺序为 CK>JP2-3>Z54，

说明接种促生菌降低了番茄根系细菌群落的丰

富度，其中菌株 Z54 的影响最大，推测其原因

是菌株 Z54 对其他细菌具有较强的抑制作用。 

对 3 组处理样本中相对丰度≥0.05%的细菌

ASV 进行统计和比较，结果如图 4 所示。CK、

JP2-3 和 Z54 组的 ASV 数目分别为 275、263

和 244，其中 3 组共有 ASV 数目为 114，各自

特有的 ASV 分别为 55、52 和 111，分别占各组

总 ASV 数的 20.0%、19.8%和 45.5%。Z54 处理

组特有 ASV 数最多，说明 Z54 组较另外 2 组有

更多的特有微生物种类。3 组之间两两比较，  
 

 
 

图 2  样品物种分布弦图 
Figure 2  Chord diagram of sample species distribution. 



 
李凤等: 促生菌对基质栽培番茄根系细菌群落的影响 589 

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

 

 
 

图 3  在相似度 97%水平下的稀释曲线 
Figure 3  Rarefaction curves at the 97% similarity 
level. 

 

 
 

图 4  基于 ASV 的韦恩图 
Figure 4  Venn graph based on ASVs distribution. 
 

JP2-3 组与 CK 组共有的 ASV 数目最大，为 206 个，

高于 Z54 与 JP2-3 组(119)或 Z54 与 CK 组共有

ASV 数(128)，说明与 Z54 组相比，JP2-3 组与

CK 组的微生物种类具有更好的相似性。上述  

结果表明，接种菌株 JP2-3 和 Z54 均引起了番

茄根系细菌组成的变化，其中菌株 Z54 的影响

更大。 

2.3  不同处理的番茄根系微生物群落的 α

多样性 
α 多样性是指特定群落或生境内的物种多

样性，常用指标为 ACE、Chao1、Richness、

Shannon 指数等，前 3 个指标反映物种丰富度，

Shannon 指数同时表征丰富度和均匀度，反映

了细菌群落多样性。接种促生菌后，对番茄根

系细菌群落的 α 多样性指数影响如图 5 所示，

各组 ACE、Chao1 和 Richness 指数大小顺序为

CK>JP2-3>Z54。其中 CK 组和 JP2-3 组的组间

差异不显著(P>0.05)，而与 Z54 组的组间差异

显著(P<0.05)，即接种促生菌 JP2-3 降低了细菌

群落丰富度，但差异不明显，而接种促生菌 Z54

显著降低了细菌群落的丰富度。JP2-3 组和 Z54

组的 Shannon 指数低于 CK 组，说明添加促生

菌降低了番茄根系细菌群落多样性和均匀度，

而且 Z54 处理组与 CK 组差异显著(P<0.05)。上

述结果表明，接种菌株 JP2-3 和 Z54 降低了番

茄根系细菌群落的丰富度和均匀度，其中菌株

Z54 的影响比较显著。这可能是由于枯草芽孢

杆菌 Z54 能产生抗菌物质，抑制了其他细菌的

生长，从而显著降低了细菌群落的丰富度和均

匀度；而假单胞菌 JP2-3 对其他细菌的抑制作

用较弱，因此影响不显著。 

2.4  不同处理番茄根系微生物群落的 β 多

样性 
β 多样性是对不同样本的微生物群落构成

进行比较分析，用来衡量样本间群落的差别，

反映样本之间的多样性距离关系以及生物群落

之间的分化程度。基于 Bray-Curtis 距离，对    

3 组样本进行 PCoA 分析，结果如图 6 所示。Z54

组样品在图中的分布相对分散，而 JP2-3 组和

CK 组样品分布相对比较集中，分布越集中说明

组内的相似性越高。Z54 组样本主要分布在

PCo1 的左轴，而 CK 组和 JP2-3 组分布在 PCo1

的右轴，说明 Z54 组与 CK 组、JP2-3 组的细菌

群落结构存在明显差异。CK 组和 JP2-3 组的细

菌群落分散于 PCo2 的上下轴，2 组数据簇未完

全分开，说明 2 组群落结构较为相似。上述结

果表明，接种 B. subtilis Z54 后使番茄根系细菌 
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图 5  土壤细菌群落 α多样性指数   A：ACE 指数；B：Chao1 指数；C：Richness 指数；D：Shannon 指数 

Figure 5  Alpha diversity index of soil bacterial communities. A: ACE index; B: Chao1 index; C: Richness 
index; D: Shannon index. 

 

 
 

图 6  基于 ASV 的主坐标分析 
Figure 6  Principal co-ordinates analysis based on 
ASVs. 

 

群落结构发生了明显改变，而接种 Pseudomonas 

sp. JP2-3 对番茄根系细菌群落结构的影响比菌

株 Z54 要小。 

2.5  不同促生菌引起的番茄根系细菌群落

组成变化 
如前所述，接种促生菌后引起了番茄根系

微生物种群 α 多样性和 β 多样性的改变。通过

对不同处理组样品中相对丰度最高的 12 个门

和属进行比较分析，发现了不同促生菌引起的

番茄根系细菌群落变化差异(图 7)。 

在门水平上，番茄根系细菌样品中，变形

菌门(Proteobacteria)的相对丰度最高，在各处

理组中的占比分别为 64.33% (CK 组)、61.52% 

(JP2-3 组)和 69.92% (Z54 组)。接种 B. subtilis 

Z54 后，放线菌门(Actinobacteria)、厚壁菌门

(Firmicutes)和拟杆菌门 (Bacteriodetes)的相对

丰度受影响较为明显，与 CK 组相比，厚壁菌

门和拟杆菌门的相对丰度分别由 2.19%和

3.55%提高到 10.44%和 6.94%，而放线菌门的

相对丰度由 29.48%降低为 11.94%。B. subtilis 

Z54 属于厚壁菌门，该菌门相对丰度的增加可

能与接种该菌有关，而且厚壁菌门有很多植物

促生菌，有利于植物生长。接种 Pseudomonas sp. 
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JP2-3 后主要引起变形菌门和放线菌门的变化，

其中放线菌门的相对丰度由 29.48%提高到

32.68%，而变形菌门的相对丰度由 64.33%降低

到 61.52%。放线菌门的许多细菌能产生抗菌物质

来抑制植物病原菌生长，有利于维持植物健康。 

在属水平上，CK 组可鉴定出的主要优势菌

属有链霉菌属(Streptomyces，19.86%)、假单胞

菌 属 (Pseudomonas， 6.26%) 、 艾 德 昂 菌 属

(Ideonella，5.40%)、德沃斯氏菌属(Devosia，

5.12%)、根瘤菌属 (Rhizobium，3.01%)、纤维   

弧 菌 属 (Cellvibrio， 2.64%) 、 细 杆 菌 属

(Microbacterium， 2.59%) 、 游 动 放 线 菌 属

(Actinoplanes，2.49%)、黄杆菌属(Flavobacterium，

2.42%)、水居菌属(Aquincola，2.22%)和短波单

胞菌属 (Brevundimonas，0.94%)，合计占比为

52.95%。与 CK 组相比，接种菌株 JP2-3 处理

分别使链霉菌属、艾德昂菌属、游动放线菌属

和水居菌属的相对丰度增加到 20.83%、7.77%、

5.40%和 3.51%，而使假单胞菌属、德沃斯氏菌属

和根瘤菌属的相对丰度降低到 4.51%、2.81%和

1.90%。接种菌株 Z54 处理主要使短波单胞菌属和

黄杆菌属的相对丰度增加到 7.84%和 5.30%，其余

优势菌属的相对丰度均有不同程度的降低。与 CK

组相比，接种 B. subtilis Z54 后使番茄根系细菌种

群中芽孢杆菌属(Bacillus)的相对丰度由 1.26%提

高到 1.58%，但接种 Pseudomonas sp. JP2-3 却降

低了假单胞菌属的相对丰度，推测其原因是链霉

菌产生的链霉菌素等抗菌物质能抑制其他细菌

的生长，从而造成假单胞菌等其他菌属相对丰度

下降。 

2.6  不同处理番茄根系细菌种群的生物标

志物分析 
采用基于线性判别分析(linear discriminant 

analysis，LDA)效应量的分析方法(LDA effect 

size，LEfSe)，寻找在组间具有统计学差异的  

生物标志物。图 8 展示了 CK、JP2-3 和 Z54 组 

 

 

 
图 7  门水平(A)和属水平(B)上土壤细菌群落组成 
Figure 7  Soil bacterial community composition at phylum level (A) and genus level (B). 
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之间丰度差异显著物种的进化分支图，3 组比

较时的 LDA 得分设置为大于 2。 

3 组间相互比较的结果如图 8 所示。在属

水平上，CK 组的生物标志物主要为链霉菌属

(Streptomyces)、微杆菌属(Microbacterium)、苯

基杆菌属 (Phenylobacterium)、德沃斯氏菌属

(Devosia)、鞘脂菌属(Sphingobium)、水小杆菌

属(Aquabacterium)、氢噬菌属(Hydrogenophaga)

和甲基菌属(Methylobacillus)等。JP2-3 处理组的

生物标志物主要为游动放线菌属(Actinoplanes)、伦

茨氏菌属(Lentzea)、慢生根瘤菌属(Bradyrhizobium)、

中慢生根瘤菌属(Mesorhizobium)、艾德昂菌属

(Ideonella)、水库杆菌属(Piscinibacter)、沙壤土

杆菌属(Ramlibacter)、砂单胞菌属(Arenimonas)、

Chryseolinea 和 Corticibacter 等，上述菌属主要

集中分布于 β-变形菌纲(Betaproteobacteria)和

放线菌纲(Actinobacteria)；游动放线菌属、伦茨

氏菌属等放线菌纲的许多细菌能产生多种抗菌

物质，有利于维持植物健康。Z54 处理组的生物

标志物主要为狭义梭菌属 (Clostridium sensu 

stricto)、短波单胞菌属(Brevundimonas)、科迪  

单 胞 菌 属 (Kordiimonas)、 鞘 脂 单 胞 菌 属

(Sphingomonas)、产碱杆菌属(Alcaligenes)、贪铜

菌 属 (Cupriavidus) 、 大 肠 埃 希 菌 - 志 贺 氏 菌     

属 (Escherichia_Shigella) 、 果 胶 杆 菌 属

(Pectobacterium)和不动杆菌属(Acinetobacter)，

上 述 菌 属 主 要 集 中 分 布 于 γ- 变 形 菌 纲

(Gammaproteobacteria)等。短波单胞菌属、产碱

杆菌属的许多菌株具有生防、溶磷等功能，有利

于维持植物健康、促进植物生长。 
 
 

 
 
 

图 8  不同处理组之间番茄根系细菌群落差异物种进化分支图 
Figure 8  The phylogenetic clade diagram of the bacterial community differences in tomato rhizosphere 
between different treatment groups. 
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3  讨论与结论 

本研究利用 16S rRNA 基因扩增子高通量

测序技术分析了基质栽培的番茄在分别接种促

生菌枯草芽孢杆菌(B. subtilis) Z54 和假单胞菌

(Pseudomonas sp.) JP2-3 后的根系细菌群落组

成和结构，通过比较不同处理之间的细菌群落

结构，解析了在基质栽培条件下接种 2 种促生

菌引起的番茄根系细菌种群变化差异。通过文

献检索，我们未发现相同的研究报道，因此，

本研究结果对于了解促生菌在基质栽培条件下

引起的作物根系细菌群落变化提供了重要信

息，为指导促生菌在番茄基质栽培中的应用提

供了理论依据。 

本研究发现，在基质栽培条件下，番茄根

系 细 菌 优 势 物 种 主 要 有 变 形 菌 门

(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、厚

壁菌门 (Firmicutes)和拟杆菌门 (Bacteriodetes)

等，其中变形菌门的相对丰度占比最大。该结

果与其他研究报道的土壤栽培番茄根系细菌群

落组成相似。例如：Lee 等[20]收集了韩国 7 个

地区 23 个温室土壤种植的番茄样品，检测发现

这些番茄根系细菌群落的优势菌门为变形菌

门、放线菌门、拟杆菌门和厚壁菌门；Cheng

等[21]对 11 个番茄品种的根系细菌群落进行研

究，发现变形菌门、拟杆菌门和酸杆菌门等占

优势。通过与上述结果比较，我们还发现在土

壤栽培条件下，其他菌门的相对丰度比基质栽

培条件下高，说明土壤栽培条件下番茄根系细

菌群落的多样性更高。在属水平上，Lee 等[20]

发现番茄的 19 个核心 OTU 隶属于 12 个菌属，

其中仅有链霉菌属(Streptomyces)、假单胞菌属

(Pseudomonas)、根瘤菌属(Rhizobium) 3 个属在

本研究的优势菌属中被发现，表明基质栽培和

土壤栽培的番茄根系细菌种群在属水平的组成

上存在较大差异。Cheng 等[21]的研究中也比较

了一个番茄品种在 5 种土壤和 2 种基质中的根

系细菌群落，发现在不同土壤中番茄根系细菌

种群在组成和结构上相对比较保守，但与基质

中有显著的不同。 

接种促生菌假单胞菌 JP2-3 后降低了番茄

根系细菌群落的丰富度和多样性，但与 CK 组

相比差异不显著(P>0.05)。刘辉等[22]的研究发现

了相似的结果，单独接种溶磷细菌荧光假单胞

菌 JW-JS1 可以提高 NL-895 杨树根系土壤微生

物群落的物种均匀性，但降低了微生物种群的

多样性。在门水平上，接种菌株 JP2-3 的处理

组中细菌群落的优势物种种类未变化，但放线

菌门的相对丰度略有上升。这与罗路云等[23]的

研究结果一致，喷洒沼泽红假单胞菌菌剂

PSB06 可以改善土壤微生物区系，提高土壤中

放线菌所占的相对丰度，而放线菌是土壤中的

主要类群，可以抑制土壤病害、促进土壤养分

循环。在属水平上，接种菌株 JP2-3 后增加的

优势菌属主要有艾德昂菌属(Ideonella)、游动放

线菌属(Actinoplanes)和水居菌属(Aquincola)。

Ideonella sp. TH17[24] 被报道可以有效去除

NH4
+-N，将其转化为生物质氮。Actinoplanes [25]

则被报道具有产生吲哚乙酸、铁载体及磷酸盐

增溶活性，还对水稻病原菌有拮抗能力，能够

显著促进水稻幼苗生长。可见，接种假单胞菌

(Pseudomonas sp.) JP2-3 在一定程度上能够提

高植株中有益微生物的相对丰度。 

接种枯草芽孢杆菌(B. subtilis) Z54 之后，

降低了番茄根系土壤中细菌群落的丰富度和多

样性指数且结果显著(P<0.05)，表明添加菌株

Z54 对土壤细菌群落的 α 多样性有显著影响。

此外，β 多样性分析结果表明，添加菌株 Z54 组

改变了土壤细菌群落的 β 多样性，土壤细菌群

落结构产生了差异性变化。Qiao 等[26]的研究发
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现，根系定殖枯草芽孢杆菌 PTS-394 对番茄根

系微生物群落也有过短暂影响变化，对细菌群

落仅持续 3 d。然而 Han 等[27]在研究使用解淀

粉芽孢杆菌 B1408 调节根系微生物群落来抑制

黄瓜枯萎病时，结果发现细菌多样性显著增加；

Wang 等[28]施用芽孢杆菌 FKM10 进行盆栽试

验，结果表明与对照组相比，处理组细菌丰富

度和多样性增加，土壤微生物群落结构发生变

化。在属水平上，接种菌株 Z54 处理主要使短

波 单 胞 菌 属 (Brevundimonas) 和 黄 杆 菌 属

(Flavobacterium)的相对丰度增加。孙卓等[29]从

人参根系土壤分离得到的一株土壤短波单胞菌

对人参锈腐病具有防治作用。Kwak 等[30]基于

宏基因组学分析从番茄根系鉴定和分离到一株

黄杆菌，其能有效抑制番茄青枯病的发生。因

此，接种枯草芽孢杆菌(B. subtilis) Z54 在一定程

度上也提高了番茄根系有益微生物的相对丰度。 

根系微生物发挥着重要的功能，如为植物

提供营养、矿物质和维生素，并保护植物免受

生物和非生物的胁迫，对于维持植物健康具有

重要作用。土著根系微生物种群作为一种生态

屏障，帮助植物抵御外来微生物的入侵。研究

表明，微生物种群的多样性和均匀性越高，抵

抗环境胁迫和生物胁迫的能力往往越强。外源

植物促生菌可以通过提供养分、平衡植物激素

状态、诱导抗性、改变根系分泌物组成等方式

改变根系微生物种群的组成和结构。Berg 等[31]

将外源促生菌调节植物根系微生物的作用归纳

为 6 种类型：短暂的微生物群落变化；微生物

多样性的稳定或增加；微生物群落均匀度的稳

定或增加；恢复微生态平衡；增加有益微生物；

减少潜在的病原菌。马慧媛等[32]将含有哈茨木

霉和巨大芽孢杆菌的菌剂接种到茄子根际，显

著提高了微生物群落的多样性，并且提高了芽

孢杆菌、假单胞菌等有益微生物的占比。本研

究发现，接种促生菌 Z54、JP2-3 分别增加了不

同有益微生物的相对丰度，但是降低了微生物

群落的多样性，尤其是菌株 Z54 的影响更为显

著。推测菌株 Z54 造成细菌群落显著变化的原

因是该菌株为高活性拮抗菌，能产生多种拮抗

物质，对其他微生物产生了抑制作用，而基质

的生态缓冲能力较弱，从而降低了微生物群落

的丰富度和多样性。基质中的微生物多样性较

低，生态平衡更容易被破坏，而在基质中接种

促生菌可提高土著有益微生物的相对丰度，在

促生菌和土著有益微生物的协同作用下，有利

于预防病害发生、促进作物生长。因此，在基

质栽培条件下，接种促生菌对于维持作物健康、

减少农药化肥的使用具有重要意义。 

促生菌在作物根部的定殖、增殖和存活能

力对于菌株促生和生防效果的稳定性具有重要

影响[33]。由于扩展子测序技术的局限，本研究

的结果只是对菌群的相对定量，未对接种的促

生菌在番茄根际定殖水平进行绝对定量。近期

的一些研究进展对将来的研究提供了很好的参

考。例如：Zhang 等[34]通过 AFLP 鉴定出 B. 

subtilis NCD-2 和 P. protegens FD6 的特异片段，

然后基于实时定量 PCR 技术建立了特异的检测

方法，研究了上述菌株在小麦根际的定殖情况；

Guo 等[35]报道了一种宿主相关定量丰度分析方

法，该方法可以通过微生物标记基因与植物基

因组的拷贝数比值，准确地检测相对于宿主植

物的微生物总量和根微生物组成员的定殖情

况。基于上述方法，可以更加准确地了解促生

菌在植物根系的定殖情况以及根系微生物种群

变化情况。 

综上所述，在基质栽培条件下，施用假单

胞菌(Pseudomonas sp.) JP2-3 和枯草芽孢杆菌

(B. subtilis) Z54 促进了番茄生长。基质栽培番

茄根系细菌群落组成在门水平上与土壤栽培相
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似，但在属水平上有较大差异。接种这 2 种促

生菌改变了番茄根系细菌群落的 α 多样性，群

落的丰富度指数和多样性指数都被降低，而且

菌株 Z54 处理组的降低更显著。2 种促生菌对

番茄根系细菌群落的组成和结构产生了不同的

影响，菌株 Z54 使番茄根系细菌群落多样性发

生了明显变化，而菌株 JP2-3 对群落多样性的

影响相对较小。接种 2 种促生菌，分别增加了

不同土著有益微生物的相对丰度，有助于促进

植物健康生长。上述结果是对基质栽培条件下

促生菌微生态效应的初步探索，将来的研究可

以通过宏基因组学和培养组学等多组学结合的

手段研究根系微生态的功能，为阐明促生菌的

作用机制提供重要信息。 
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