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摘 要：植物根系分泌的自毒物质，如对羟基苯甲酸(p-hydroxybenzoic acid, PHBA)等酚酸类物

质，是造成植物连作障碍的主要因素 。【目的】 为探究在 PHBA 胁迫下，橙色微杆菌

(Microbacterium aurantiacum)对番茄生长的促生效果及其对番茄根际微生物结构的影响。【方法】

将橙色微杆菌 GX14001 菌悬液浇灌番茄根际，测定番茄的生长发育状况及其根际土壤微生物群

落的变化。【结果】在 PHBA 处理下，GX14001 对番茄生长具有显著的促进的作用，叶片面积、

茎粗和株高分别增加了 244.0%，156.5% 和 128.0%。番茄根际土壤的细菌丰富度增加，但多样性

无显著变化；真菌的丰富度和多样性显著降低。在门水平上，与对照组相比，细菌菌门中的放线

菌门(Actinobacteriota)、绿弯菌门(Chloroflexi)和变形菌门(Proteobacteria)的相对丰度显著升高，子

囊菌门(Ascomycota)为绝对优势真菌门。【结论】橙色微杆菌 GX14001 可能通过改变番茄根际土壤

的微生物群落结构，提高土壤中有益微生物的相对丰度，从而为植物提供有利的生长环境，进而

促进番茄的生长发育。
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Abstract: As autotoxic substances secreted by plant roots, phenolic acids such as p-

hydroxybenzoic acid (PHBA), are the main factors causing continuous cropping obstacles.

[Objective] To study the effects of Microbacterium aurantiacum on the growth of tomato plants 

and the microbial community structure in rhizosphere soil under PHBA stress. [Methods] We 

irrigated tomato rhizosphere with the suspension of M. aurantiacum GX14001 and then measured 

the growth traits of tomato plants and the soil microbial community changes in the rhizosphere soil. 

[Results] Under the PHBA treatment, GX14001 significantly promoted the growth of tomato 

plants, increasing the leaf area, stem diameter, and plant height by 244.0%, 156.5%, and 128.0%, 

respectively. GX14001 increased the richness but did not cause changes in the diversity of bacteria 

in the rhizosphere soil. Meanwhile, it decreased the richness and diversity of fungi in the 

rhizosphere soil. At the phylum level, compared with the control group, the GX14001 group 

showed increased relative abundance of Actinobacteriota, Chloroflexi, and Proteobacteria, with 

Ascomycetes as the dominant fungal phylum. [Conclusion] M. aurantiacum GX14001 promotes 

the growth of tomato plants by changing the microbial community structure in the rhizosphere soil. 

It increases the relative abundance of beneficial microorganisms in the soil to create a favorable 

environment for tomato growth.

Keywords: Microbacterium aurantiacum; tomato; rhizosphere soil; microbial community structure

番茄(Solanum lycopersicum L.)作为茄科的一

员，是一种富含多种维生素的草本植物，具有

较高的营养价值，在中国农业中占据重要地位。

近年来，番茄栽培面积在农业产业结构转型升

级的同时大幅提高。然而，为了追求更高的产

量，一些农户倾向于大量施用化肥。这种做法

虽然能在短期内促进番茄生长，但长期来看会

引发一系列环境问题，如土壤酸化、硬化及土

壤生物活性降低等。因此，减少对化学肥料的

依赖，采用更绿色、科学的方法来提高番茄产

量，对农业可持续发展具有重要意义。

在植物的整个生命周期中，根系起着关键

作用。作为植物与土壤直接交互的部分，根系

不仅负责从土壤中吸收并转运养分[1]，还能通过

其分泌物为土壤中的微生物提供必要的营养成

分。此外，植物根系还会释放一些低分子量的

有机化合物，如酚类和萜类物质，从而改变根

际 微 生 物 群 落 结 构 。 对 羟 基 苯 甲 酸 (p-
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hydroxybenzoic acid, PHBA)是一种常见的酚酸类

自毒物质，广泛存在于植物根部分泌物中，其

积累会对多种作物产生负面影响，包括降低土

壤肥力、抑制作物生长发育，还可能通过改变

土壤微生物群落结构进一步加剧连作障碍。自

然界中存在多种降解酚酸类物质的菌株，利

用微生物降解是一种安全且环保的方法，能

够有效降低农作物生长环境中自毒物质含量，

促进农业可持续发展[2]。王丹丹等[3]从大豆根

际土壤样品中筛选出 6 株具有 PHBA 降解及

利用能力的根际促生菌，其中假交替单胞菌

(Pseudoalteromonas agarivorans) H3 和待定布罗

达氏阶梯烷菌(Candidatus Scalindua brodae) PA17

不仅能降解 PHBA，还能促进大豆种子萌发及幼

苗生长。张锋等[4]研究发现，不同蔬菜品种(如

‘京茄 9 号’  ‘超人’  ‘京旋 1 号’)接种解淀粉芽孢

杆 菌 (Bacillus amyloliquefaciens) L-S60、 LPL-

117、L-H15 后，蔬菜幼苗胚轴及根际微生物群

落多样性发生了显著变化，表明促生菌能够改

变蔬菜穴盘苗的根际微生物群落结构和组成。

以上研究表明，具有 PHBA 降解能力的菌株不

仅能促进植物生长，还能影响土壤微生物的多

样性和群落结构。然而，目前针对橙色微杆菌

(Microbacterium aurantiacum)如何影响番茄连作

条件下根际微生物多样性的系统性研究仍显

不足。

本研究使用橙色微杆菌 GX14001 菌剂对番

茄进行灌根处理，发现其具有良好的促生效果。

影响植物生长的因素很多，其中植物根际土壤

微生物是重要因素之一，但针对橙色微杆菌对

番茄促生及根际土壤微生物影响的相关报道较

为罕见[5]。因此，本研究利用橙色微杆菌

GX14001 菌剂对番茄进行灌根处理，并采用新

一代测序技术对番茄根际土壤细菌和真菌进行

测定[5]，对比分析根际土壤微生物群落的变化规

律，旨在揭示橙色微杆菌促进番茄生长的具体

机制，并为解决因连作而导致的番茄生产问题

提供科学指导。

1　材料与方法　材料与方法

1.1　材料

1.1.1　菌株和盆栽材料

橙色微杆菌由实验室前期从海洋及海岸红

树 林 土 壤 中 筛 选 分 离 得 到 ， 并 命 名 为

GX14001[6]。

供试番茄品种为华煜贵妃樱桃番茄，其育

苗过程采用的基质由南宁桂裕鑫农业科技有限

公司提供[7]。

1.1.2　主要试剂和仪器

对羟基苯甲酸，上海阿拉丁生化科技股份

有限公司。

超净工作台，上海智诚分析仪器制造有限

公司；全自动立式高压灭菌锅，致微(厦门)仪器

有限公司；生化培养箱，上海博迅医疗生物仪

器股份有限公司；摇床，上海旻泉仪器有限公

司；酶标仪，伯腾仪器有限公司[8]。

1.2　番茄根际 PHBA 胁迫盆栽试验

GX14001 菌剂为接种于 LB 肉汤培养基中，

并置于 30 ℃、180 r/min 恒温摇床中培养 3 d 的

菌液。取 5 mL 菌悬液于 8 000 r/min 离心 2 min

后，用 5 mL 无菌水重悬菌体，稀释至浓度为

1×109 CFU/mL 的菌剂。配制不同处理的盆栽，

包括将 PHBA 与土壤充分混合，配制含 1% 

PHBA 的育苗盆栽和不添加 PHBA 的正常土壤。

每盆种植 3 株番茄。当番茄生长出 2 片真叶时，

保留每个盆栽中大小及生长状况较为一致的一

株番茄。试验包括 4 个处理，每个处理设 3 个

平行。OG 组：正常土壤种植番茄；GX14001

组：正常土壤中接种 5 mL GX14001 菌剂后种植

番茄；TG1 组：添加 1% PHBA 后土壤中种植番

茄；CG2 组：添加 1% PHBA 后土壤中接种 5 mL 

GX14001 菌剂后种植番茄[9]。所有植物在温度

控制为 25 ℃、光照周期为 12 h/12 h (日/夜)的条

件下生长[10]。培养 25 d 后，观察番茄生长情况，

测量叶片长度和宽度、株高和茎粗，并测定各

组番茄叶片中的超氧化物歧化酶 (superoxide 
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dismutase, SOD)、过氧化物酶(peroxidase, POD)

和过氧化氢酶(catalase, CAT)等抗氧化酶活性[11]。

采集 OG 组、TG1 组和 CG2 组 3 个处理下番茄

根际土壤样本进行后续处理。

1.3　样品处理

采集 3 个处理的番茄根际土壤样本，每个

样本进行 3 次重复。使用土壤基因组 DNA 提取

试剂盒，从土壤中提取细菌和真菌的总 DNA。

具体操作步骤如下：取 1 g 土壤样品，加入 1 mL 

PBS 缓冲液、0.5 mL 溶菌酶溶液及 20 μL 蛋白

酶 K，在 37 ℃水浴保温 2 h；添加 100 μL 含有

5 mol/L NaCl 和 10% CTAB 的溶液 I，继续在

65 ℃下加热 10 min；之后通过 12000 r/min 离心

8 min 去除沉淀物，并利用酚-氯仿法进行抽提，

最终以乙醇沉淀方式获得 DNA 产物，再用   

100 μL 无菌水溶解。随后将样品送至上海凌恩

生物科技有限公司，通过 Illumina PE250 测序平

台进行高通量测序。PCR 扩增体系(20 μL)：5×

FastPfu Buffer 4 μL，dNTPs (2.5 mmol/L) 2 μL，

上、下游引物(10 µmol/L)各 0.8 μL，FastPfu 聚

合酶(5 U/μL) 0.4 μL，模板 DNA 10 ng，ddH2O

补足 20 μL。 PCR 反应程序： 95 ℃ 预变性  

5 min； 95 ℃ 变 性 30 s， 58 ℃ 退 火 30 s，

72 ℃延伸 2 min， 35 个循环； 72 ℃终延伸

10 min。细菌 16S rRNA 基因所用引物为 341F 

(5′-CCTACGG GNGGCWGCAG-3′)和 806R (5′- 

GGACTACHV GGGTWTCTAAT-3′)，真菌内部

转录间隔序列 (internal transcribed spacer, ITS) 

rDNA 所用引物为 ITS1F (5′-CTTGGTCATTTA 

GAGGAAGTAA-3′)和 ITS2R (5′-GCTGCGTTC 

TTCATCGATGC-3′)[12]。

1.4　生物信息学统计及数据分析

使用 Usearch v10 软件对有效序列进行聚

类，构建操作分类单元 (operational taxonomic 

unit, OTU)[12]，并通过 RDP 分类器与 UNITE 数

据库(https://unite.ut.ee)完成物种鉴定。土壤 α 多

样性指数的计算通过 Mothur v1.45.3 软件实现，

而 OTU 序列的 β 多样性分析则借助 MUSCLE 

3.8.31 软件完成。此外，通过 R 语言(v3.31)完成

对韦恩图绘制和线性判别分析效应量 (linear 

discriminant analysis effect size, LEfSe)分析。通

过 SPSS 22.0 和 GraphPad Prism 10 软件进行作

图比较[13]。

2　结果与分析　结果与分析

2.1　GX14001 对外源 PHBA 处理下番

茄生长的影响

如图 1 所示，在盆栽种植 25 d 时，仅使用

GX14001 处理的番茄植株生长状态明显优于其

他处理组。通过单因素均值比较分析显示，处

理组与空白对照组之间的差异达到显著水平，

表明 GX14001 的应用能够促进番茄的成长，具

体体现在叶片面积、茎粗和株高方面，与空白

对照组相比，GX14001 处理组的叶片面积增加

了 173.0%，茎粗增加了 150.0%，株高增加了

131.0% (图 2)。此外，当同时施加外源 GX14001

和 PHBA 时，与仅用 PHBA 处理的组相比，植

物叶面积、茎粗和株高均显著提高，分别增加了

244.0%、156.6% 和 128.0%。

2.2　GX14001 对外源 PHBA 处理下番

茄叶片抗氧化酶及相关指标的影响

如图 3 所示，在番茄处理生长 25 d 时，

GX14001 处理组的 SOD、CAT 和 POD 活性显

著高于正常土壤处理组及 GX14001+PHBA 处理

组。相比之下，PHBA 处理组的叶片抗氧化酶活

性明显低于对照组，而经过 GX14001 灌根处理

的组中，番茄叶片的抗氧化酶活性有所提升。

2.3　微生物群落有效序列及 Venn 分析

经过高通量测序和数据优化处理，分别获

得了 330 263 条细菌序列和 325 544 条真菌序

列。其中，细菌序列和真菌序列的平均长度分

别为 414 bp 和 240 bp。各组样品测序数据情况

见表 1。基于 97% 的序列相似度进行聚类分析

后，共鉴定出 3 758 个细菌 OTUs 和 511 个真菌

2037



 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516

WU Peipei et al. || Acta Microbiologica Sinica, 2025, 65(5)

图1　菌株GX14001缓解PHBA对番茄的毒害。A：正常土壤及添加GX14001处理下盆栽番茄的生长状况；

B：PHBA及PHBA+GX14001处理下盆栽番茄的生长状况；C：4种处理下盆栽番茄的生长状况。标尺表示

株高。

Figure 1　The strain GX14001 alleviates the toxicity of PHBA to tomato. A: Growth of potted tomatoes under 

normal soil and GX14001 addition treatment; B: Growth of potted tomato under PHBA and PHBA+GX14001 

treatments; C: Growth of potted tomatoes under four treatments. The ruler indicates the plant height.

图2　GX14001及外源PHBA处理对番茄生长特征的影响。A：不同处理下番茄叶片大小的比较；B：不同

处理下番茄茎粗的比较；C：不同处理下番茄株高的比较。

Figure 2　 Effects of GX14001 and exogenous PHBA treatments on tomato growth characteristics. A: 

Comparison of tomato leaf size under different treatments; B: Comparison of stem thickness of tomato under 

different treatments; C: Comparison of plant height of tomato under different treatments. *: P<0.05.
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OTUs。每个样本的 OTUs 覆盖率均超过 98%，

表明本研究的检测结果涵盖了土壤中绝大多数

的细菌和真菌，测序深度较为适宜。

利用韦恩图对土壤中细菌和真菌群落的组

成进行了分析。结果显示，在正常土壤(OG)、

PHBA 处理土壤(TG1)和 PHBA+GX14001 处理

土壤 (CG2)中，分别检测到 2 257、 2 646 和

2 516 个 OTUs。三者共有 OTUs 为 1 330 个，

而各自特有的 OTUs 分别为 647、414 和 366 个，

分别占各组样品总 OTUs 的 17.2%、11.0% 和

9.74%。真菌 OTUs 的数量分别为 429、355 和

406 个，它们之间的共有 OTUs 为 261 个。此

外，每个样本独有的真菌 OTU 数量分别为 43、

13 和 37 个，分别占各自总数的 8.41%、2.54%

表1　有效序列统计

Table 1　Statistics of effective sequences

样品
Samples

CG2-1

CG2-2

CG2-3

OG-1

OG-2

OG-3

TG1-1

TG1-2

TG1-3

序列数
Number of sequences

细菌
Bacteria

36 560

41 494

33 673

38 166

33 940

33 878

34 828

36 083

41 641

真菌
Fungi

35 001

35 460

40 688

33 228

37 213

30 065

41 015

38 500

34 374

碱基
Bases (bp)

细菌
Bacteria

15 202 249

17 131 231

13 895 203

15 899 805

14 111 088

14 110 078

14 345 618

14 911 022

17 252 123

真菌
Fungi

8 429 994

8 509 542

9 866 108

7 877 402

8 813 576

7 157 468

10 021 173

9 340 983

8 466 107

平均序列长度
Average sequence length (bp)

细菌
Bacteria

415.82

412.86

412.65

416.60

415.77

416.50

411.90

413.24

414.31

真菌
Fungi

240.85

239.98

242.48

237.07

236.84

238.07

244.33

242.62

246.29

图3　GX14001和PHBA对番茄叶片活性指标的影响。A：番茄叶片SOD活性的比较；B：番茄叶片CAT活

性的比较；C：番茄叶片POD活性的比较。

Figure 3　Effects of GX14001 and PHBA on tomato leaf activity indexes. A: Comparison of SOD activity in 

tomato leaves; B: Comparison of CAT activity in tomato leaves; C: Comparison of POD activity in tomato leaves. 

*: P<0.05; **: P<0.01.
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和 7.24% (图 4)。上述结果表明，不同类型的土

壤样本中细菌和真菌群落的组成存在一定差异，

尤其是在 PHBA 处理后的土壤中，这种差异在

真菌群落中表现得尤为明显。

2.4　微生物群落的 α多样性分析

α 多样性分析是评估微生物群落丰富度和多

样性特征的重要工具。如图 5 所示，对于细菌

群落，TG1 组和 CG2 组的 ACE 指数分别是 OG

组的 1.25 倍(P<0.01)和 1.22 倍(P<0.05)，表明这

2 组实验中的细菌种类相对更加丰富。对于真菌

群落，TG1 组和 CG2 组的 ACE 指数分别是 OG

组的 84.2% (P>0.05)和 90.4% (P>0.05)。研究表

明，番茄连作土壤中细菌群落的物种丰度有所

提升，但真菌群落的物种丰度呈现下降趋势。

进一步基于 Shannon 指数的分析显示，细菌群

落方面，各处理之间的差异未达到显著水平；

然而，OG 组的真菌多样性显著高于 TG1 组(P>

0.05)和 CG2 组(P>0.05)。番茄连作对细菌多样

性无显著影响，但显著降低了真菌群落的多

样性。

2.5　微生物群落的 β多样性分析

PCoA 是一种重要的 β 多样性分析方法，用

于评估样本间群落结构的异同[13]。研究表明，

番茄根际土壤中细菌和真菌群落的总变异程度

分别为 56% 和 76%。如图 6 所示，在细菌群落

中，TG1 组和 CG2 组在 PCoA1 轴上与 OG 组表

现出明显的分离趋势；在真菌群落中，OG 组与

TG1 组和 CG2 组在 PC1 轴上同样存在显著差

异。PCoA 图上样本间的距离表示样本物种组成

之间的差异大小，距离越远物种组成差异越显

著。因此，上述结果表明，连作种植是影响番

茄根际土壤微生物群落的重要因素[14]。

2.6　不同组分间土壤微生物群落的

LEfSe 分析

LEfSe 分析是一种结合统计检验与差异显著

性 检 测 的 方 法 ， 采 用 线 性 判 别 分 析 (linear 

discriminant analysis, LDA)来衡量不同组分内物

种丰度对整体差异的贡献程度。以 LDA≥2 作为

临界值，在番茄连作种植土壤系统中，细菌和

真菌群落表现出显著差异。具体而言，细菌群

落包括 2 门 8 目 13 科 2 属，真菌群落则有 3 纲

6 目 6 科，表现出显著差异(P<0.05)，见图 7。

在属水平上，与另外 2 种样品相比，TG1 组中

有 41 个细菌属显著存在，其中 LDA 评分最高

图4　番茄根际土壤样品细菌(A)和真菌(B)属水平韦恩图

Figure 4　Venn diagram at the genus level of soil bacteria (A) and fungi (B) in the rhizosphere of tomato.

2040



吴佩佩 等 || 微生物学报, 2025, 65(5)

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn

的 3 个 差 异 细 菌 属 分 别 为 红 杆 菌 目

(Rhodobacterales)、水道球菌属(Amaricoccus)和

多囊菌纲(Polyangia)；同时存在显著差异的真菌

属有 14 个，评分前 3 的分别为散囊菌目

(Eurotiomycetes)、曲霉科(Aspergillaceae)未知属

和青霉菌属(Penicillium)。这表明在 TG1 组中，

细菌红杆菌目(Rhodobacterales)和真菌散囊菌目

(Eurotiomycetes)发挥着重要作用。在 OG 组中，

与其他 2 种样品相比，有 15 个细菌属显著存

在，其中 LDA 评分最高的差异细菌属为伯克氏

菌科(Burkholderiaceae)未知属；显著存在的真菌

有 17 个，评分最高的是丛赤壳属(Nectriaceae)。

在 CG2 组中，与另外 2 种样品相比，有 8 个显

著存在的细菌属，其中 LDA 评分排名前 3 位的

差 异 细 菌 属 分 别 为 Tahibacter、 短 杆 菌 属

(Brevibacterium)和假单胞菌属(Pseudomonas)；与

其他2种样品相比，显著存在的真菌有6个，LDA评

分排名最高的为刺盾炱目 (Chaetothyriales)。

图5　番茄根际土壤微生物群落的α多样性分析。A：细菌的ACE指数；B：细菌的Shannon指数；C：真菌

的ACE指数；D：真菌的Shannon指数。

Figure 5　Analysis of alpha diversity of soil microbial communities in tomato rhizosphere. A: ACE index of 

bacteria; B: Shannon index of bacteria; C: ACE index of fungi; D: Shannon index of fungi. *: P<0.05; **: P<0.01.

图6　番茄根际土壤微生物群落的主坐标(PCoA)图。A：细菌PCoA图；B：真菌PCoA图。

Figure 6　Main coordinates (PCoA) diagram of the soil microbial community in tomato rhizosphere. A: Bacterial 

PCoA diagram; B: Fungal PCoA plot.
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图7　番茄根际土壤微生物群落线性判别分析(LDA)值分布图。A：细菌LDA值分布图；B：真菌LDA值分
布图。
Figure 7　 Linear discriminant analysis (LDA) value distribution of soil microbial communities in tomato 
rhizosphere. A: Bacterial LDA value distribution map; B: Distribution of LDA values in fungi.
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2.7　番茄根际土壤微生物群落在门水平

的丰度

在门分类水平上，TG1 组、CG2 组和 OG 组

的根际微生物群落展现出一定程度的相似性，见

图 8。这些群落中，丰度较高的细菌门包括拟杆菌

门(Bacteroidota)、酸杆菌门(Acidobacteriota)、绿

弯菌门(Chloroflexi)、糖菌门(Patescibacteria)、放

线 菌 门 (Actinobacteriota) 以 及 变 形 菌 门

(Proteobacteria)[15]，它们的平均相对丰度依次为

4.11%、 6.39%、 11.34%、 5.36%、 20.33% 和

44.46%。子囊菌门(Ascomycota)在真菌群落中占据

主导地位，其平均相对丰度为 97.06%。TG1、

CG2 和 OG 组根际微生物群落组成存在一定差异。

在 TG1 样品中，担子菌门(Basidiomycota)相对丰

度较为显著；在 OG 中，毛霉门(Mucoromycota)丰

度最高；在 CG2 中，担子菌门(Basidiomycota)和

毛霉门(Mucoromycota)的相对丰度则明显低于 OG

和 TG1。这表明 GX14001 菌液在 CG2 根际土壤

中对真菌群落具有一定影响作用。

2.8　番茄根际土壤微生物群落在属水平

的丰度

在属水平上，3 种土壤样品中微生物群落相

对丰度靠前的 3 个细菌属分别为嗜甲基菌属

(Methylophilus)、TM7 菌属 (TM7a)和甲基菌属

(Methylobaciillus)， 其 平 均 相 对 丰 度 分 别 为

4.20%、3.58% 和 3.04%；丰度最高的真菌属是

镰孢菌属(Fusarium)，平均相对丰度为 33.44%，

其次是青霉属 (Penicillium) 平均相对丰度为

22.81%，腐质霉属 (Humicola)平均相对丰度为

12.54%。

利用高通量测序技术，最终共检测到细菌

属 753 个和真菌属 235 个。在不同处理条件下，

有 10 个细菌属和 10 个真菌属表现出显著差异

(图 9)。细菌属中，其相对丰度主要体现在 OG

与 TG1 之间的变化，部分变化出现在 OG 与

CG2 之间。真菌属的差异物种相对丰度变化也

是如此。上述结果表明，番茄连作种植对土壤

根际微生物群落的组成有显著影响[16]。

3　讨论与结论　讨论与结论

根际土壤微生物主要分布在植物根系周围，

对作物生长及病害防控具有重要作用，并在生

态系统中发挥着关键作用[17]。本研究发现，橙

色微杆菌不仅能够促进番茄生长，还能有效降

图8　番茄根际土壤微生物门水平群落组成。A：土壤细菌群落的构成；B：土壤真菌群落的构成。
Figure 8　 Composition of soil microbial phylum at tomato rhizosphere. A: Composition of soil bacterial 
communities; B: Composition of soil fungal communities.
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解连作土壤中的自毒物质 PHBA，并改变根际土

壤微生物群落结构。因此，通过分析根际土壤

微生物群落的变化，有助于揭示连作对作物生

长和品质的影响机制[18]。已有大量研究表明，

连作障碍问题与土壤微生物群落多样性的变化

息息相关。孙文庆等[18]研究了不同连作年份加

工番茄根际微生物组成与多样性变化，发现随

着连作时间的增长，根际土壤中细菌的物种丰

富度及 Shannon-Wiener 指数均呈现下降趋势，

而真菌的丰度与多样性则显著上升。王丹丹

等[19]针对花生长期连作问题进行了研究，筛选

出 7 株高效降解菌株，这些菌株不仅降解酚酸

类物质，还能产生吲哚乙酸、固氮分解磷(包括

有机磷和无机磷)以及溶解钾。特别是 Bacillus 

sp. B28，该菌株显著减轻了酚酸类物质对花生

种子萌发的抑制效应，并极大地促进了幼苗生

长[20]。吴凤慧[21]研究了 GLY-P2 菌株在降低土壤

中酚酸含量、分泌 ACC 脱氨酶等有益物质方面

的作用机制，结果表明 GLY-P2 不仅能够降低

FA 和 PHBA 的浓度，还可以激活植物的抗氧化

酶系统，增强土壤酶的活性，改善土壤的理化

性质及微生物群落结构，从而有效缓解 FA 和

PHBA 对黄瓜生长的不利影响。本研究则聚焦于

GX14001 菌剂对番茄生长及连作根际土壤微生

物群落的影响，探讨其对番茄生长发育的作用

机制。

本研究选取了施用橙色微杆菌 GX14001 菌

剂后的番茄植株及其根际土壤作为研究对象，

比较了不同处理下番茄的生长状况，并结合高

通量测序分析了正常土壤、 PHBA 处理和

PHBA+GX14001 处理组的根际土壤微生物群落

变化规律。结果表明，GX14001 菌剂显著促进

了番茄生长，具体体现在叶片面积、茎粗、株

高及叶片活性等方面。植物叶片的生理指标对

其生理状态具有重要影响，进而影响植物的品

质。研究表明，植物体内的渗透调节物质、膜

脂过氧化产物和抗氧化酶活性与植物的抗逆性

和品质密切相关。超氧化物歧化酶、过氧化氢

酶等抗氧化酶在植物应对逆境胁迫和适应环境

变化中起着关键作用，能够有效平衡体内的活

性氧含量，维持植物的活性氧稳态。施用微生

物菌肥能够调节植物的生理指标，从而保持植

图9　番茄根际土壤微生物属水平群落组成。A：土壤细菌群落的构成；B：土壤真菌群落的构成。

Figure 9　 Tomato rhizosphere soil microbial composition is composed of horizontal communities. A: 

Composition of soil bacterial communities; B: Composition of soil fungal communities.
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物内部环境的相对稳定，促进次生代谢成分的

合成，进而提升植物的生长和品质[22]。本研究

中施用 GX14001 菌液后，番茄叶片中 SOD、

CAT 和 POD 的活性显著增加，这不仅增强了番

茄的抗逆性，还促进了其生长发育，提高了番

茄的品质。

添加微生物菌液可在不同程度上改变土壤

微生物群落结构，其改变程度受土壤理化性质

和微生态的影响[22]。在本研究中，放线菌门、

绿弯菌门和变形菌门是 3 种处理土壤样品中的

主要细菌群落，并且与土壤 pH 呈正相关。绿弯

菌门是土壤中的优势菌门，能够降解有机物，

参与碳循环，从而促进土壤健康。研究发现，

经过 PHBA 处理的土壤中绿弯菌门和酸杆菌门

相对丰度降低，与土壤 EC、AN、AK 呈正相关

关系，这表明植物连作导致的化感酚酸类自毒

物质在一定程度上降低了土壤质量。放线菌门

在土壤中起到多种作用，多与病原体拮抗相关，

对维护土壤生态平衡具有一定作用，存在于所

有样品中，且相对丰度无明显差异。变形菌门

平均相对丰度达到 44.46%，是最具优势的细菌

门，在土壤细菌群落中占据主导地位，这可能

与该门内其他细菌共同参与植物的生长和代谢

过程，从而促进植物生长有关[23]。子囊菌门是

植物根际土壤中的优势真菌门，平均相对丰度

达到 97.06%。该菌门在土壤有机酸降解及动植

物残体分解中具有重要作用。与 TG1 相比，

CG2 组土壤中子囊菌门相对丰度显著上升，说

明 GX14001 菌液对连作土壤中 PHBA 具有一定

的降解作用，从而缓解了根际土壤微生物真菌

群落的变化，促进了植物生长。

本研究对 3 种不同处理的土壤(TG1、CG2

及 OG 组)进行了微生物群落组成的比较与分析。

结果显示，CG2 与 OG 在细菌群落的组成及相

对丰度上更为相似。尽管 TG1 和 CG2 的根际土

壤中细菌种类数量有所增加，但其多样性水平

并未出现显著差异。与此同时，真菌群落无论

是在丰富度还是多样性上都出现了明显的下降

趋势。特别是经过 PHBA 处理的 2 组土壤样本，

观察到真菌群落丰富度和多样性的显著降低，

这与卢雨欣等[23]对连作芹菜根际土壤微生物多

样性的研究结果一致。由此可以推断，连续种

植同一作物可能引起真菌群落数量减少及组成

变化，这或许构成了连作障碍的一个关键因素。

PHBA 是连作障碍土壤中积累的主要自毒化

感物质之一，严重影响了作物的正常发育，成

为农业可持续发展面临的一大挑战[24]。橙色微

杆菌 GX14001 能够促进番茄生长，分解连作土

壤中的 PHBA，降低土壤中真菌的丰富度，并改

变番茄根际土壤的微生物群落结构。已有研究

表明，利用功能性的微生物制剂和生物肥料可

以调节植物与土壤微生物间的相互作用，从而

有助于缓解土壤连作带来的障碍。因此，持续

寻找既能促进植物生长又能降解酚酸类化合物

的有效菌株，并深入探讨连作障碍背后的作用

机理仍具有重要意义。
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