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研究报告 

两株芽孢杆菌对花生幼苗生长及其根际土壤微生物群落 

结构的影响 

黄文茂  韩丽珍*  王欢 
贵州大学生命科学学院/农业生物工程研究院 山地植物资源保护与保护种质创新教育部重点实验室  

山地生态与农业生物工程协同创新中心  贵州 贵阳  550025 

摘  要：【背景】贝莱斯芽孢杆菌(Bacillus velezensis)和坚强芽孢杆菌(Bacillus firmus)对花生的促生作

用及促生机制研究尚未见报道。【目的】从微生物群落结构和土壤氮磷钾有效养分两个方面综合解析

两株芽孢杆菌(贝莱斯芽孢杆菌 HP9 和坚强芽孢杆菌 HP10)对花生的促生机制。【方法】以两株芽孢

杆菌为研究对象，通过单独灌根或混合灌根盆栽花生，测定其对花生生长及根际土壤氮磷钾有效养

分的影响；利用高通量测序技术分析灌根组与对照组花生根际土壤的细菌和真菌群落结构及多样性。

【结果】与对照组相比，3 个灌根处理组均明显促进了花生幼苗茎部的伸长及鲜重的增加，根际土

壤碱解氮含量显著提高，有效磷和速效钾含量有不同程度增加。芽孢杆菌对花生根际土壤的微生物

多样性无显著影响，但影响了细菌和真菌的群落结构组成。灌根处理组根际土壤的拟杆菌门及

Mortierellomycota 等相对丰度显著增加，在属水平上，农杆菌属、节杆菌属、芽孢杆菌属、伯克霍

尔德氏菌属、黄杆菌属、Pedobacter、极地单胞菌属、假单胞菌属、鞘脂单胞菌属、寡养单胞菌属

等属的相对丰度明显提高，而且无色杆菌属、短波单胞菌属、金黄色杆菌属、苍白杆菌属、鞘氨醇

杆菌属和鞘氨醇盒菌属等 6 个细菌属仅见于 3 个灌根处理组中。主成分分析结果显示，与对照相比，

3 个灌根处理组之间的根际土壤微生物群落结构具有更高的相似性。【结论】贝莱斯芽孢杆菌 HP9

和坚强芽孢杆菌 HP10 菌株可以影响根际土壤的微生物群落结构组成，提高根际土壤功能微生物的

相对丰度，从而改善土壤肥力，促进花生幼苗生长。 
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Effects of two Bacillus spp. strains on the growth of peanut 
seedling and microbial community structure in rhizosphere soil 
HUANG Wen-Mao  HAN Li-Zhen*  WANG Huan 
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Education); Collaborative Innovation Center for Mountain Ecology & Agro-Bioengineering (CICMEAB); College of 
Life Sciences/Institute of Agro-bioengineering, Guizhou University, Guiyang, Guizhou 550025, China 

Abstract: [Background] The growth-promoting effects and mechanisms of Bacillus velezensis and 
Bacillus firmus on peanut seedlings have not been reported. [Objective] This study comprehensively 
explored the growth-promoting mechanism of two Bacillus strains on peanut by analyzing of rhizosphere 
microbial community and soil available nutrients, including nitrogen, phosphorus and potassium. 
[Methods] Two strains (named as Bacillus velezensis HP9, Bacillus firmus HP10) were irrigated-root 
alone, or mixed on peanut seedling by pot experiment, their effects on peanut’s growth and available 
nutrients of rhizosphere soil were assessed. The community structure and diversity of bacteria and fungi 
in rhizosphere soil, including irrigated-root groups and control group, were analyzed by high-throughput 
sequencing technology, too. [Results] Comparing to control group, stem length and fresh weight of treated 
peanuts were obviously increased; in rhizosphere soil, alkali-hydrolyzed nitrogen contents was improved 
greatly, available phosphorus and potassium contents were also increased differently. When Bacillus 
strains were irrigated with peanut seedlings, there were no significant influence on microbial diversity of 
rhizosphere soil, but microbial community structure, including bacteria and fungi, were affected. At the 
phylum level, the relative abundance of Bacteroidetes and Mortierellomycota increased significantly in 
three treated groups. Relative abundance of these genus, such as Agrobacterium, Arthrobacter, Bacillus, 
Burkholderia, Flavobacterium, Pedobacter, Polaromonas, Pseudomonas, Sphingomonas, Stenotrophomonas, 
were significantly improved; and six bacterial genus, including Achromobacter, Brevundimonas, 
Chryseobacterium, Ochrobactrum, Sphingobacterium and Sphingopyxis, were only detected in three 
treated groups. Using the method of principal component analysis, community structure of rhizosphere soil 
were found more similar in treated groups than the control. [Conclusion] Bacillus velezensis HP9 and 
Bacillus firmus HP10 could influence microbial community structure and increase the relative abundance 
of functional flora in rhizosphere soil, thus the soil fertility was improved and the growth of peanut 
seedling was promoted, too. 

Keywords: Bacillus spp., Peanut, Growth-promoting, Microbial community structure 
 

花生(Arachis hypogaea Linn.)属于地上开花地

下结果的一年生豆科植物，因丰富的含油量(约

52%)和蛋白质含量(约 26%)已成为我国除油菜外第

二大油料作物和重要的出口创汇农产品[1]。近年

来，人们为了提高农作物产出，长期大量施用化

肥、农药，致使作物根际土壤酶活和微生物群落

多样性降低，土壤肥力受损，土壤板结严重[2-3]。

因此，在农业生产活动中，兼顾土壤肥力和作物

产量对我国农业的科学高效发展具有重要意义。 

土壤微生物在土壤微生态系统中扮演着重要

的角色，是土壤生物区系的关键性功能要素[4]，在

参与土壤形成与发育、物质转化和能量传递等过

程中发挥重要作用，是评价土壤肥力和健康状况

的一个重要指标[5-6]。土壤微生物群落多样性是维

持土壤稳定性、提高土壤生产力和可持续性的基

础[7-9]，也是当前微生物生态学及环境科学研究的

重点内容之一。研究表明，在土壤局部区域引入

外源细菌后，或通过定殖于植物根际形成一定的

种群密度[10-12]，或只能在一定时期内存活于植物

根际，但却可以通过影响土壤优势种群从而调控
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整个根际微生物区系的群落结构[13]。这些外源微

生物的进入在一定程度可通过调控土壤中原有的

微生物群落多样性而达到提高土壤肥力、改善土

壤质量的作用，但引入不当也有可能会造成土壤

微生态失衡[14]。因此，综合评价引入外源细菌对

植物生长、土壤质量及根际土壤微生物群落多样

性的影响非常重要。 

芽孢杆菌(Bacillus spp.)是一类重要的微生物菌

种资源，因其能产生芽孢及促生机制的多样性，

在生物肥料和生物农药等领域受到广泛关注。目

前对芽孢杆菌的报道主要集中在促生菌株的筛选

及促生效果、生防机制等方面[15-17]，而关于芽孢

杆菌菌剂灌根对花生根际土壤微生物群落多样性

影响的研究鲜有报道。本课题组在前期研究中，

将从茶树根际分离到的 2 个细菌菌株 HP9 和 HP10

分别鉴定为贝莱斯芽孢杆菌(Bacillus velezensis)及

坚强芽孢杆菌(Bacillus firmus)，初步研究结果显示

两株菌具有溶磷能力，对花生有促生作用[18]。本

研究拟利用两株芽孢杆菌及混合菌株对花生进行

灌根，通过高通量测序技术分析其对花生根际土

壤微生物多样性和群落结构的影响，结合花生幼

苗的生长特性以及根际土壤的氮磷钾有效养分变

化综合评价该两株菌的促生效应，为深入探究芽

孢杆菌对花生的促生机制提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  供试菌株及试验样品 

供试菌株为 B. velezensis HP9 和 B. firmus 

HP10，由本课题组从贵州省遵义市绥阳县宽阔水

自然保护区茶园的茶树根际土壤中分离筛选得

到；供试花生品种为“黔花生 1 号”。 

1.2  主要试剂和仪器 

NucleoSpin® Soil Kit，Macherey-Nagel 公司；

Qubit® dsDNA BR Assay Kit，ThermoFisher 公

司 ； Agencourt AMPure XP Beads ， Beckman 

Coulter 公司。UV-8000 紫外可见分光光度计，上

海元析仪器有限公司；Qubit 荧光仪、VS-24SMTI

高速冷冻离心机，Vision Science 公司；MiSeq 测

序仪，Illumina 公司。 

1.3  供试土壤及试验用盆 

试验土壤类型为黄壤，土壤采集地点位于贵

州 省 贵 阳 市 花 溪 区 养 牛 村 (E106°39′11″ ，

N26°26′57″)， 经 去除 砾石 及 植物 枯枝 碎 屑后 备

用。试验用盆高 11.5 cm、盆口直径 12 cm、盆底直

径 9 cm。 

1.4  菌剂的制备 

分别取少量 B. velezensis HP9 和 B. firmus HP10

的甘油保种液至 LB 培养基中，180 r/min、30 °C 活

化过夜，翌日转接至新鲜 LB 培养基中继续扩培 

24 h，4 °C、5 000 r/min 离心 10 min 后，弃去上清

以无菌水重悬菌体、调节 OD600值为 1.0，即为 HP9

和 HP10 菌剂，混合菌剂是将以上菌悬液按 1:1 体

积比混合制成。 

1.5  试验设计及样品采集 

花生种子经消毒后通过培养皿滤纸法进行萌

芽，待胚芽突破种皮 1 cm 后选取长势一致的种苗

移栽至装有 300 g 土壤的育苗盆中，每盆种植    

1 株。盆栽试验设 4 种处理：空白对照(CK)、    

B. velezensis HP9 灌根处理组、B. firmus HP10 灌根

处理组、混合菌剂灌根处理组(HP9+HP10)，每种

处理设 6 个重复，共计 24 盆。菌液采用灌根法，

每隔 2 日浇一次，每次 5 mL，CK 组采用 5 mL 无

菌水。所有处理置于日光温室下进行培养，整个

生育期未添加任何营养物质。 

30 d 后进行花生植株生长指标测定及其根际土

壤取样，植株采集采用连土掘起法，根际土壤采

集参照 Courchesne 等[19]方法。相同处理的 6 个重复

分为 3 组(2 盆/组)，分别取每组的 2 盆根际土壤等

量混合为一份土样，每个处理采得 3 份土样，共计

12 份根际土壤样本；每份土样取 5 g 置于−80 °C 用

于根际土壤总 DNA 提取，剩余土样用于测定土壤

氮磷钾有效养分含量。 
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1.6  植株生长指标及根际土壤氮、磷、钾有效

养分含量测定 

花生植株样本地上部和地下部经清水洗净

后，用滤纸吸干表面水分，分别测定植株的茎

长、根长和鲜重。 

根际土壤氮、磷、钾有效养分含量的测定方   

法[20]：碱解氮(alkali-hydrolyzed nitrogen，AN)采用

碱解扩散法(GB7849-87)，有效磷(available P，AP)

采 用 碳 酸 氢 钠 法 (NY/T 1121.7-2014) ， 速 效 钾

(available K，AK)采用乙酸铵浸提-火焰分光光度

法(NY/T 889-2004)。 

1.7  花生根际土壤总 DNA 的提取和 PCR 扩增 

根际土壤 DNA 经 DNA Isolate Kit 提取并纯化

后，对细菌 16S rRNA 基因的 V3−V4 区段和真菌

18S rRNA 基因的 ITS1 区段进行 PCR 扩增[21-22]

及测序分析，PCR 扩增以带 Barcode 序列的特异

引物进行，细菌 16S rRNA 基因 V3−V4 区段扩增

引物为 515F (5′-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3′)

和 806R (5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)；

真 菌 18S rRNA 基 因 ITS1 区 段 扩 增 引 物 为

ITS5-1737F (5′-GGAAGTAAAAGTCGTAACAAG 

G-3′) 和 ITS2-2043R (5'-GCTGCGTTCTTCATCG 

ATGC-3′)。 

1.8  高通量测序数据处理 

采用 Illumina MiSeq 平台对 PCR 扩增获得的

DNA 片段进行双端(paired-end)测序(深圳华大基因

科技服务有限公司)。测序下机得到的原始数据经

数据过滤，截除质量值低于 20 的 Reads 末端序

列，去除接头污染 Reads，去除含 N 的 Reads，去

除低复杂度 Reads。然后使用 FLASH (fast length 

adjustment of short reads，V1.2.11)[23]，利用重叠

关系将双末端测序得到的成对 Reads 组装成一条

序列，得到高变区 Tags (最小匹配长度为 15 bp，

重叠区域允许错配率为 0.1，去除没有 Overlap 关

系的 Reads)，利用 USEARCH (V7.0.1090)将 Tags

聚类为 OTU，得到 OTU 代表序列后，通过 RDP 

classifer (V2.2)软件将 OTU 代表序列与数据库

Greengene_2013_5_99 比对，并进行物种注释，置

信度阈值设置为 0.6。 

1.9  统计与分析 

选择 97%相似度 OTU 进行多样性指数计

算，以 Mothur (V1.30.1)进行 α多样性分析，利用

R 软件(V3.1.1)绘制物种稀释性曲线图；通过 R 语

言中 ade4 包进行主成分分析(principal component 

analysis，PCA)；结合 R 语言相关软件绘制物种群

落结构组分图和热图(heatmap)；不同处理间花生

的幼苗生长指标、根际土壤氮磷钾有效养分含

量、微生物多样性指数及物种组成结构差异性通

过 SPSS 20.0 进行 One way-ANOVA 方差分析及

Duncan 检验。  

2  结果与分析 

2.1  芽孢杆菌菌剂灌根对花生幼苗生长及其根

际土壤氮、磷、钾有效养分的影响 

生长指标的测定结果显示(表 1)，菌剂灌根对

花生幼苗均有不同程度的促进作用(图 1)。HP9、

HP10 及 HP9+HP10 三个处理组均显著地促进了幼

苗地上部的生长，相较于 CK，HP9 灌根的花生茎

长增长 31.03%，其次是混合菌剂灌根组，而 HP10

对根的促生作用最优，较对照增长 23.70%。3 个不

同处理均对幼苗鲜重影响显著，尤以混合菌剂灌

根处理组表现突出，较对照组增加 120.97%，而

HP9、HP10 灌根的鲜重分别增加 91.28%和 59.30% 

(P<0.05)。 

经芽孢杆菌菌剂灌根后，花生根际土壤的碱

解氮、有效磷及速效钾含量有不同程度的提高  

(表 1)。其中，HP9、HP10 及混合菌剂灌根组的碱

解氮含量均显著增高(P<0.05)，相比对照分别提高

84.35%、62.18%和 71.38%；而有效磷含量分别提

高 21.62% 、 7.21% 和 6.61% ， 速 效 钾 含 量 提 高

9.57%、3.91%和 0.85%，有效磷和速效钾含量的改

变未达显著水平。 
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表 1  不同处理对花生幼苗生长及根际土壤氮、磷、钾有效养分含量的影响 
Table 1  Effects of different treatments on growth of peanut seedlings and available nutrient content of nitrogen, phosphorus 
and potassium in rhizosphere soil 
处理 

Treatment 

生长指标 Growth index  有效养分 Available nutrients 

茎长 

Stem length (cm) 

根长 

Root length (cm) 

鲜重 

Plant weight (g) 

碱解氮 

AN (mg/kg) 

有效磷 

AP (mg/kg) 

速效钾 

AK (mg/kg) 

CK 20.95±0.78c 20.25±1.83b 1.72±0.13c 

 

290.00±6.56b 3.33±0.19a 156.67±2.40a 

HP9 27.45±0.87a 22.56±1.41ab 3.29±0.18ab 534.33±64.34a 4.05±0.46a 171.67±6.39a 

HP10 23.90±0.79b 25.05±1.38a 2.74±0.31b 470.33±20.28a 3.57±0.38a 161.67±10.48a 

HP9+HP10 25.77±1.03ab 24.58±0.98ab 3.81±0.32a 497.00±28.29a 3.55±0.10a 158.00±0.55a 

注：HP9：B. velezensis HP9；HP10：B. firmus HP10；CK：对照. 同列不同小写字母表示差异性显著(P<0.05). 

Note: HP9: B. velezensis HP9; HP10: B. firmus HP10; CK: Control. Different lowercase letters of the same column represent different 
treatment’s significant difference at 0.05 level. 
 

 
 
图 1  不同处理对花生幼苗生长的影响 
Figure 1  Effects of different treatments on growth of peanut seedlings 
Note: A: HP9; B: HP10; C: HP9+HP10. HP9: B. velezensis HP9; HP10: B. firmus HP10; CK: Control. 
 

2.2  花生根际土壤微生物多样性及群落结构 

2.2.1  根际土壤测序结果分析   

利用高通量测序技术对 12 份土壤样本提取的

DNA 扩增测序并优化后，共获得高质量的细菌有

效序列 722 163 条，平均每个样本 60 180 条；真菌

有效序列 663 580 条，平均每个样本 55 298 条。 

12 份土样在 97%相似水平下聚类分析共得到    

2 842 个细菌 OTU，1 469 个真菌 OTU，所有土样

的序列稀释曲线逐渐趋于平缓(图 2)，说明该测序

深度合理，能够比较完整地反映出土壤中细菌群

落和真菌群落的结构和种类。 

2.2.2  根际土壤微生物的 OTU 及 α多样性分析   

对不同实验组 OTU 进行分析，与对照的 2 033 个

OTU 数相比，混合菌剂灌根处理组的细菌物种数

增加了164个，而HP9和HP10处理组则有所降低，

OTU 分别为 2 023 和 1 943；真菌物种数排序为

CK (637)>HP9 (632)>HP9+HP10 (626)>HP10 (610)。

主成分分析结果表明，经芽孢杆菌菌剂灌根的 3 个

处理组间，花生根际土壤细菌及真菌的群落相似

性高于对照组(图 3)。在 97%分类水平下，对花生

根际土壤的微生物群落多样性与相对丰度进行 α 多

样性分析(表 2)。Chao1指数分析结果显示，HP9 单

独灌根和混合灌根均略微提高了花生根际土壤细

菌和真菌的丰富度；Simpson 指数结果显示灌根处

理组提高了根际土壤细菌的物种多样性，降低了

真菌的物种多样性，混合菌剂灌根处理组表现更

明显，但处理组的多样性指数与对照组相比均未

达到差异显著水平(P>0.05)。 



3556 微生物学通报 Microbiol. China 

  

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

 
 
图 2  在 97%相似水平下所有土样所观察到物种数的稀释曲线 
Figure 2  Rarefaction curves of the observed species at 97% similarity level for all soil samples  
注：A：细菌；B：真菌. A1−3：B. velezensis HP9；B1−3：B. firmus HP10；C1−3：B. velezensis HP9+B. firmus HP10；CK：对照；

相同字母后不同数字编号表示 3 个重复. 

Note: A: Bacteria; B: Fungi. A1−3: B. velezensis HP9; B1−3: B. firmus HP10; C1−3: B. velezensis HP9+B. firmus HP10; CK: Control; The 
different numbers after the same letter represent 3 repetitions. 

 
 

 
 
图 3  不同处理花生根际土壤微生物群落的主成分分析 
Figure 3  Principal component analysis (PCA) of microbial communities in peanut rhizosphere soil with different 
treatments  
注：A：B. velezensis HP9；B：B. firmus HP10；C：B. velezensis HP9+B. firmus HP10；CK：对照. 

Note: A: B. velezensis HP9; B: B. firmus HP10; C: B. velezensis HP9+B. firmus HP10; CK: Control. 
 



黄文茂等: 两株芽孢杆菌对花生幼苗生长及其根际土壤微生物群落结构的影响 3557 

 

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

表 2  不同处理对花生根际土壤微生物 α多样性指数的影响 
Table 2  Effect of different treatments on alpha diversity index of microorganism in peanut rhizosphere soil 

处理 

Treatment 

细菌 Bacteria 
 

真菌 Fungi 

OTUs Chao1 index Simpson index OTUs Chao1 index Simpson index 

CK 2 033.67±32.66a 2 286.18±54.59a 0.018±0.001a 

 

636.67±19.34a 676.42±18.34a 0.060±0.005a 

HP9 2 022.67±17.05a 2 298.55±32.67a 0.015±0.002a 632.33±12.69a 725.80±20.68a 0.099±0.024a 

HP10 1 943.00±81.54a 2 261.21±36.42a 0.016±0.004a 609.67±23.40a 670.91±21.74a 0.100±0.018a 

HP9+HP10 2 297.33±338.42a 2 305.40±12.18a 0.014±0.001a 625.67±26.86a 702.30±20.62a 0.100±0.011a 

注：HP9：B. velezensis HP9；HP10：B. firmus HP10；CK：对照. 同列不同小写字母表示差异性显著(P<0.05). 

Note: HP9: B. velezensis HP9; HP10: B. firmus HP10; CK: Control. Different lowercase letters of the same column represent different 
treatment’s significant difference at 0.05 level. 

 
2.2.3  花生根际土壤微生物群落结构特征   

将 12 份花生根际土壤样品经聚类分析所获得

的 2 842 个细菌 OTU 归属到 27 个门(图 4A)，结果

显 示 酸 杆 菌 门 (Acidobacteria) 、 放 线 菌 门

(Actinobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、绿弯菌

门(Chloroflexi)、浮霉菌门(Planctomycetes)、变形菌

门(Proteobacteria)、疣微菌门(Verrucomicrobia)、厚

壁 菌 门 (Firmicutes) 、 TM7 、 芽 单 胞 菌 门

(Gemmatimonadetes) 和 蓝 藻 门 (Cyanobacteria) 等  

11 个门为花生根际土壤的优势细菌类群，约占所

有细菌的 97%以上。12 份花生根际土壤样品经聚

类分析所获得的 1 469 个真菌 OTU 归属到 13 个

门(图 4B)，包括子囊菌门(Ascomycota)、担子菌

门 (Basidiomycota) 、 Mortierellomycota 、

Calcarisporiellomycota、尾虫门(Cercozoa)、壶菌门

(Chytridiomycota)、虫霉门(Entomophthoromycota)、

根 肿 黑 粉 菌 门 (Entorrhizomycota) 、 梳 霉 门

(Kickxellomycota)、毛霉门 (Mucoromycota)、油壶

菌 门 (Olpidiomycota) 、 隐 真 菌 门 (Rozellomycota)

和 GS19；其中优势真菌类群为子囊菌门、担子

菌 门 和 Mortierellomycota ， 约 占 所 有 真 菌 的

93.05%−95.58%。 

除未分类和相对丰度低于 0.5%的门之外，在

灌根处理组的花生根际土壤细菌中，拟杆菌门、

变形菌门、厚壁菌门、蓝藻门等类群的相对丰度

有不同程度升高，其中拟杆菌门丰度显著提高

(P<0.05)；而酸杆菌门、疣微菌门、放线菌门、绿

弯菌门、浮霉菌门等相对丰度有所降低，以疣微

菌门和浮霉菌门下降最显著(P<0.05)。此外，混

合菌剂灌根处理组中芽单胞菌门和绿弯菌门的相

对丰度均显著低于对照组(P<0.05) (图 5A)。对于

真 菌 而 言 ， 芽 孢 杆 菌 菌 剂 灌 根 显 著 提 高 了

Mortierellomycota 的相对丰度(P<0.05)，降低了子

囊菌门、担子菌门、油壶菌门和 GS19 的相对丰

度，其中担子菌门和 GS19 的降幅达到显著水平

(P<0.05) (图 5B)。 

属水平上的物种聚类热图分析显示，3 个菌

剂处理组根际土壤微生物的序列进化关系较对

照更近，而在 3 个处理组间则表现为 HP10 及混

合菌剂灌根处理组更近的序列进化关系。具体

来说，细菌如农杆菌属(Agrobacterium)、节杆菌属

(Arthrobacter)、芽孢杆菌属(Bacillus)、伯克霍尔德

氏菌属(Burkholderia)、黄杆菌属(Flavobacterium)、

Pedobacter、极地单胞菌属(Polaromonas)、假单胞

菌属(Pseudomonas)、鞘脂单胞菌属(Sphingomonas)和

寡养单胞菌属(Stenotrophomonas)等属的相对丰度

在芽孢杆菌菌剂灌根的花生根际土壤中明显升

高，而慢生根瘤菌属(Bradyrhizobium)、Candidatus_ 

Koribacter 、 Candidatus_Solibacter 、 Candidatus_ 

Xiphinematobacter 、 DA101 和 红 游 动 菌 属

(Rhodoplanes)等属则相反；对于真菌而言，节丛孢

属(Arthrobotrys)、镰孢属(Fusarium)、Fusicolla、

土赤壳属(Ilyonectria)和被孢霉属(Mortierella)等属

相比对照有所提高，鞘孢属(Chalara)、外瓶霉属
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(Exophiala) 、 Geminibasidium 、 Leohumicola 、

Lophiostoma、枝孢瓶霉属(Cladophialophora)、拟

盘多毛孢属(Pestalotiopsis)和蜡壳菌属(Sebacina)等

属 的 相 对 丰 度 在 灌 根 处 理 组 均 不 同 程 度 降 低    

(图 6)。此外，与对照相比，仅在芽孢杆菌菌剂灌

根的花生根际土壤中检测到 6 个细菌属(表 3)，分

别为无色杆菌属(Achromobacter)、短波单胞菌属

(Brevundimonas)、金黄色杆菌属(Chryseobacterium)、

苍 白 杆 菌 属 (Ochrobactrum) 、 鞘 氨 醇 杆 菌 属

(Sphingobacterium)和鞘氨醇盒菌属(Sphingopyxis)。 

 

 
 

图 4  不同处理对花生根际土壤微生物群落结构的影响 
Figure 4  Effects of different treatments on microbial community structure in peanut rhizosphere soil  
注：A：细菌；B：真菌. A1−3：B. velezensis HP9；B1−3：B. firmus HP10；C1−3：B. velezensis HP9+B. firmus HP10；CK：对照；

相同字母后不同数字编号表示 3 个重复. 

Note: A: Bacteria; B: Fungi. A1−3: B. velezensis HP9; B1−3: B. firmus HP10; C1−3: B. velezensis HP9+B. firmus HP10; CK: Control; 
The different numbers after the same letter represent 3 repetitions. 
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图 5  不同处理对门水平下花生根际土壤微生物(相对丰度>0.5%)的影响 
Figure 5  Effect of different treatments on microorganisms (relative abundance>0.5%) in peanut rhizosphere soil at the 
phylum level 
注：A：细菌；B：真菌. HP9：B. velezensis HP9；HP10：B. firmus HP10；CK：对照; 不同小写字母表示不同处理间的差异显著(P<0.05). 

Note: A: Bacteria; B: Fungi. HP9: B. velezensis HP9; HP10: B. firmus HP10; CK: Control; The different lowercases represent different 
treatment’s significant difference at 0.05 level. 
 

3  讨论 

本研究利用了 2 个不同种的芽孢杆菌菌株进

行花生的灌根实验。贝莱斯芽孢杆菌是 2005 年发

现的一个新种，能通过合成脂肽类物质而产生抗

菌活性[24]，利用该菌的促生研究报道很少。Meng

等发现 B. velezensis BAC03 在抑制疮痂病链霉菌

(Streptomyces scabies)的同时，也可通过产生吲哚

乙酸、NH3 等物质促进胡萝卜、辣椒、甜菜、南瓜、

番茄等蔬菜的生长[25]。本研究表明，贝莱斯芽孢

杆菌 HP9 菌株还可以促进花生幼苗茎部的明显 

伸长及鲜重的显著增加，对花生表现出明显的促

生效应。坚强芽孢杆菌作为促生菌在其他植物上

已有报道，研究发现 B. firmus TG-1 通过提高番茄

植株的根系还原强度而增强了根系活力，进而促

进番茄根部的生长[26]；Khan 等利用 B. firmus 

NARS1 对鹰嘴豆(Cicer arietinum)种子涂种处理

后，植株的根部和茎部分别增长了 36 .70%和

10.95%[27]；本研究也发现坚强芽孢杆菌 HP10 处理

花生对根部的促生效果更显著，其机制是否相同

仍有待于进一步研究。另外，本研究还发现贝莱 
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图 6  不同处理花生根际土壤微生物属水平的热图和聚类分析图 
Figure 6  Heatmap and cluster relationship of microorganism in peanut rhizosphere soil with different treatments at the 
genus level 
Note: A: Bacteria; B: Fungi. HP9: B. velezensis HP9; HP10: B. firmus HP10; CK: Control. 
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表 3  芽孢杆菌灌根处理的花生根际土壤中特有的细菌属(相对丰度, %) 
Table 3  The unique genus of bacteria in peanut rhizosphere soil treated with Bacillus spp. (relative abundance, %) 
处理 

Treatment 

无色杆菌属 

Achromobacter 

短波单胞菌属 

Brevundimonas 

金黄色杆菌属 

Chryseobacterium 

苍白杆菌属 

Ochrobactrum 

鞘氨醇杆菌属 

Sphingobacterium 

鞘氨醇盒菌属 

Sphingopyxis 

HP9 0.157±0.058 0.611±0.147 0.476±0.272 0.109±0.048 0.362±0.061 0.251±0.111 

HP10 0.432±0.180 0.662±0.331 2.614±2.309 0.563±0.353 3.581±3.298 0.192±0.130 

HP9+HP10 0.603±0.075 1.997±1.077 1.431±0.844 0.399±0.114 2.314±1.724 0.512±0.220 

Note: HP9: B. velezensis HP9; HP10: B. firmus HP10. 

 
 

斯芽孢杆菌 HP9 和坚强芽孢杆菌 HP10 混合菌剂灌

根处理组花生的茎部、根部整体增长更均衡统

一，植株鲜重的增加也最明显，呈现出一定的协

同促生效应。 

据报道芽孢杆菌可通过定殖而影响土壤优势

菌群，或可通过分泌抑菌物质以改变土壤微生物

的群落结构[10-12,28]。本研究中，从 α 多样性指数来

看，处理组与对照组根际土壤细菌和真菌的多样性

并无显著差异，但是主成分分析显示，与对照相

比，3 个芽孢杆菌灌根处理组间的细菌及真菌的

群落结构更为相似。处理组根际土壤的拟杆菌

门、变形菌门、TM7、厚壁菌门及蓝藻门的相对

丰度均有提高，这与前人[29]研究结论基本一致。

属水平上，处理组的根际土壤中如农杆菌属、节

杆菌属、芽孢杆菌属、伯克霍尔德氏菌属、假单

胞菌属及鞘脂单胞菌属等功能菌群的相对丰度明

显提高；还检测到有 6 个独有的细菌属，即无色

杆菌属、短波单胞菌属、金黄色杆菌属、苍白杆

菌属、鞘氨醇杆菌属和鞘氨醇盒菌属。无色杆菌

属[30]、短波单胞菌属[31]、苍白杆菌属[32]和鞘氨醇

杆菌属[33]等被报道具有一定的促生作用。可见，

芽孢杆菌菌株的灌根处理在一定程度上提高了土

壤中具促生功能微生物的相对丰度。慢生根瘤菌

属在处理组根际土壤中的丰度有所降低，这是否

由于芽孢杆菌灌根的花生已显著提高了根际土壤

中的碱解氮含量所致仍有待于进一步研究。对真

菌 群 落 结 构 的 影 响 分 析 显 示 ， 处 理 组

Mortierellomycota 的相对丰度显著提高，属水平上

的分析表明，这主要归因于被孢霉属相对丰度的

增加，作为一群有益的微生物类群，被孢霉属具

有溶磷、提供氮营养以及增强作物抗病性等多种

促生作用[34-35]。此外，处理组子囊菌门、担子菌

门、油壶菌门和 GS19 的相对丰度降低。据报道绝

大多数植物病害都是由担子菌门病原菌引起，如

最常见的白粉病、锈病和立枯病等[36]，担子菌门

丰度的降低在一定程度上也使花生感染该门病原

菌的可能性下降。 

4  结论 

本研究利用高通量测序技术、结合土壤氮磷

钾有效养分，综合评价芽孢杆菌菌剂灌根对花生

促生作用的影响。研究结果显示，贝莱斯芽孢杆

菌 HP9、坚强芽孢杆菌 HP10 及其混合菌剂灌根后

影响了花生根际土壤的微生物群落结构，拟杆菌

门、变形菌门及 Mortierellomycota 等丰度提高，明

显增加了农杆菌属、节杆菌属、芽孢杆菌属、伯

克霍尔德氏菌属、假单胞菌属及鞘脂单胞菌属等

功能菌群的丰度，降低了酸杆菌门、疣微菌门、

放线菌门、子囊菌门和担子菌门等的丰度，并检

测到无色杆菌属、短波单胞菌属、金黄色杆菌

属、苍白杆菌属、鞘氨醇杆菌属和鞘氨醇盒菌属

等 6 个特有细菌属。显然，芽孢杆菌灌根处理后，

具促生功能的微生物菌群明显增多，导致花生根

际土壤有益微生物的活化，从而提高了根际土壤

养分的有效性并促进了花生植株的生长。 
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