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摘  要：【背景】针对我国设施栽培西瓜土传病害发生严重、土壤理化性质劣变等问题，探究微

生物菌剂对西瓜根际土壤微生物群落调控及土壤营养改良的作用。【目的】研究黑曲霉菌剂不同

处理方式对设施栽培西瓜根际细菌多样性、群落结构及土壤理化性质的影响。【方法】通过高通

量测序分析黑曲霉菌剂不同处理对西瓜根际土壤细菌多样性和群落结构的影响；采用分析化学方

法测定西瓜根际土壤理化性质并解析驱动西瓜根际细菌群落动态变化的主要理化因素。【结果】

黑曲霉菌剂(Y)、氨基寡糖素水剂(A)及黑曲霉菌剂与氨基寡糖素水剂配施(YA)处理，细菌 α 多样

性指数如 Chao1、ACE 和 Shannon 等较对照均有所增加；不同处理西瓜根际优势细菌在门水平包

括变形菌门 (Proteobacteria)、放线菌门 (Actinobacteriota)、绿弯菌门 (Chloroflexi)、酸杆菌门

(Acidobacteriota)等，其中 Proteobacteria 相对丰度最高，依次为 A (28.26%)>Y (26.74%)>YA 
(22.61%)；黑曲霉菌剂处理西瓜根际土壤芽单胞菌科 (Gemmatimonadaceae)和类诺卡氏菌科

(Nocardioidaceae)相对丰度较对照明显提高到 4.06%和 2.43%，氨基寡糖素水剂处理中根际土壤假

单胞菌属(Pseudomonas)丰度显著提高(P<0.05)，不同处理组微枝形杆菌属(Microvirga)相对丰度较

对照均有所提高；黑曲霉菌剂单独或与氨基寡糖素水剂配施处理，西瓜根际土壤全氮、全磷及速

效磷含量明显提高；冗余分析(redundancy analysis, RDA)表明，土壤 pH、全氮、速效磷、速效钾

与西瓜根际细菌群落结构具有显著相关性(P<0.05)；Spearman 相关性分析表明，根际假单胞菌科

相对丰度与土壤全氮、全磷、速效磷、速效钾呈显著或极显著正相关。【结论】黑曲霉菌剂在设

施栽培西瓜种植中单独或与氨基寡糖素水剂配施处理，具有提高西瓜根际土壤细菌多样性、增加
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有益菌群相对丰度、改良土壤理化性质从而提高土壤肥力的作用，该结果为黑曲霉菌剂产品开发

及在设施栽培西瓜种植中合理应用提供了科学依据。 
关键词：黑曲霉菌剂；微生物多样性；高通量测序；土壤肥力；西瓜 
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properties of watermelon 
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Abstract: [Background] In view of the serious soil borne diseases and deteriorative soil 
physicochemical properties in protected cultivation of watermelon, we explored the effect of 
microbial agent on rhizosphere microbial community and soil nutrients of watermelon. 
[Objective] To study the effect of different treatments of Aspergillus niger agent on rhizosphere 
bacterial diversity and community structure, as well as soil physicochemical properties of 
watermelon. [Methods] Through high-throughput sequencing, we analyzed the effect of A. 
niger agent inoculation alone (Y), amino oligosaccharin water aqua (root irrigation) alone (A) or 
the combination of the two treatments (YA), on the rhizosphere soil bacterial diversity and 
community structure of watermelon. Analytical chemistry methods were used to detect the soil 
physicochemical properties and elucidate the main driving factors of their dynamic changes. 
[Results] The bacterial α diversity indexes of Chao 1, ACE and Shannon indices increased in Y, 
A, and YA treatments compared with those in the control. The dominant bacterial phyla in the 
rhizosphere soil of watermelon consisted of Proteobacteria, Actinobacteriota, Chloroflexi, and 
Acidobacteriota, among which, Proteobacteria was the most abundant, with relative abundance 
in the order of A (28.26%)>Y (26.74%)>YA (22.61%). The relative abundance of 
Gemmatimonadaceae and Nocardioidaceae increased to 4.06% and 2.43% in Y treatment, 
respectively, while the relative abundance of Pseudomonas was obviously improved under A 
treatment (P<0.05). The relative abundance of Microvirga rose in all the three different 
treatments in comparison with that of the control. The content of soil total nitrogen, total 
phosphorus, and available phosphorus significantly elevated in Y and YA treatments. RDA 
suggested the significant correlation of bacterial community structure with soil pH, total 
nitrogen, available phosphorus, and available potassium (P<0.05), and Spearman correlation 
analysis suggested the significant or highly significant positive correlation of relative abundance 
of Pseudomonadaceae with the total nitrogen, total phosphorus, available phosphorus, and 
available potassium. [Conclusion] Application of A. niger agent alone or in combination with 
amino oligosaccharin water aqua in watermelon under protected cultivation can improve 
bacterial diversity, abundance of beneficial bacteria, soil physicochemical properties, and soil 
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fertility. The findings lay a basis for the development of microbial agent with A. niger and the 
rational application in watermelon cultivation. 
Keywords: Aspergillus niger agent; microbial diversity; high-throughput sequencing; soil fertility; 
watermelon 

西瓜(Citrullus lanatus)是盛夏佳果，富含氨

基酸、维生素等多种营养物质，我国是世界上最

大的西瓜生产国和消费国。随着设施栽培规模化

发展，西瓜枯萎病、根结线虫病等土传病害发生

频繁，土壤理化性质劣变，严重影响西瓜产业健

康可持续发展[1]。随着市场对西瓜品质和产量需

求的激增，杀菌剂、杀线剂、化学肥料等大量使

用造成病原菌抗药性、土壤养分失衡等系列问

题，寻求能够有效降低化肥农药用量、环境友好

且符合可持续发展要求的绿色防病增产措施，是

设施栽培西瓜产业健康发展亟待解决的问题。微

生物菌剂是指将有益或拮抗活性菌株发酵后制

成的微生物活菌制剂，具有不易产生耐药性、不

污染环境及无药物残留的优点，在作物病害防

控、增产提质方面具有广阔的应用前景。 
根际微生物是紧密附着于植物根系土壤中

的微生物，在促进植物生长、抑制土传病害中发

挥关键作用[2]。根际微生物群落动态变化受土壤

理化性质影响，同时也是评价植物根际土壤质量

的重要生物学指标。研究表明，一些微生物菌剂

对作物的防病增产效果与其对植物根际微生物

群落的调控作用有关[3]。高通量测序技术的快速

发展为揭示植物根际微生物群落结构特征提供

了良好的技术手段[4]。马慧媛等[5]发现施用以哈

茨木霉(Trichoderma harzianum)和巨大芽孢杆菌

(Bacillus megaterium)为有效成分的微生物菌剂

能够促进茄子营养生长并增加茄子产量，同时该

菌剂具有改善土壤营养状况、提高土壤微生物多

样性的作用。宋以玲等[6]指出复合微生物菌剂处

理棉花植株能够提高土壤细菌和放线菌数量、降

低根际土壤真菌数量，同时提高土壤脲酶等活性

及土壤有效养分和有机质含量，从而改善根际微

环境。 
黑曲霉(Aspergillus niger)广泛分布于土壤、

植物中，具有多种活性强大的酶系，一些黑曲霉

菌株具有产草酸、柠檬酸活性从而应用于植物根

结线虫生物防治[7]。课题组前期筛选出一株对根

结线虫具有明显毒杀效果的黑曲霉菌株 Y61[8]，

以该菌株为有效成分研制的微生物菌剂能够有

效降低田间西瓜根结线虫病发生率和病情指

数，同时具有明显的促生增产作用。目前围绕

生防真菌制剂对植物根际微生物群落和土壤理

化性质影响的报道相对较少。本文通过解析黑

曲霉菌剂不同处理对设施栽培西瓜根际土壤细

菌群落结构和土壤理化性质的影响，探究其发

挥生物功能的潜在根际土壤微生态机制，以期

为黑曲霉菌剂有效应用和设施西瓜高效栽培提

供理论依据。 

1  材料与方法 
1.1  材料 

黑曲霉菌剂，有效成分含量2.0×108分生孢子/g，
由北京市农林科学院植物保护研究所研制，已登

记微生物肥料[微生物肥(2018)准字(4191)号]。菌
剂功能菌株为黑曲霉(Aspergillus niger) Y61，由

北京市农林科学院植物保护研究所生防微生物

研究室分离保藏。将斜面上活化好的菌株 Y61
接种于马铃薯葡萄糖(potato dextrose, PD)液体培

养基[9]，28 °C、180 r/min 振荡培养 48 h 后，按

照 8%接种量转接于固态发酵培养基，28 °C 培

养 8 d。待产孢充足后，将固体发酵产物室温晾

干，粉碎过 80 目筛获得菌剂。其中固态发酵培
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养基为麸皮与棉籽壳以 6:4 的质量比混合，含水

量为 60%，袋装量 250 g/袋。 
氨基寡糖素水剂，有效成分含量 1%，北京

中植科华农业技术有限公司。 
供试西瓜品种“京美 10K”，北京京研益农种

业科技有限公司。 
土壤 DNA 提取试剂盒(FastDNA® Spin Kit 

for Soil)，MP Biomedicals 公司；胶回收试剂盒，

Thermo Fisher 公司。NanoDrop 2000 紫外可见微

量分光光度计，Thermo Fisher 公司；CHN 元素

分析仪，Elementar 公司；台式高速冷冻离心机，

Sigma 公司；PCR 扩增仪，ABI 公司；电泳仪，

北京六一生物科技有限公司；凝胶成像仪，

Bio-Rad 公司。 

1.2  试验设计 
试验地点位于北京市大兴区青云店镇西瓜

种植基地，试验设计包括 4 组：未进行任何处理

作为对照(CK)、黑曲霉菌剂穴施(Y)、氨基寡糖

素水剂灌根(A)、黑曲霉菌剂穴施+氨基寡糖素水

剂灌根(YA)。西瓜种子消毒处理后常规穴盘育

苗，两叶一心期移栽至大棚。黑曲霉菌剂穴施在

西瓜幼苗移栽前按照 4 g/株进行，氨基寡糖素水

剂灌根处理在移栽后采用氨基寡糖素水剂   
500 倍稀释液按照 100 mL/株进行。每组处理   
一个试验区，包含 3 个重复小区，每个小区 3
垄，每垄 1 行 12 株西瓜，垄间距 60 cm，垄宽

50 cm，株间距 50 cm，设保护行。起垄时施加

鸡粪作为底肥，常规化管理。 

1.3  样品采集 
在西瓜移栽 45 d 选择不同处理代表性植株

进行西瓜根际土壤样品采集，去除地表土壤后将

西瓜连根挖起，抖落与根系松散结合的土壤后，

采用无菌毛刷收集与根系紧密结合的土壤作为

根际土壤样品。所有样品装在无菌密封袋及时运

回实验室并分为 2 份：一份置于−80 °C 冰箱保

存，用于土壤细菌高通量测序；另一份自然风干

过筛后用于土壤理化指标测定。 

1.4  土壤理化性质测定 
土壤理化性质测定参考《土壤农化分析》[10]

进行。其中土壤 pH 采用 pH 计测定；土壤含水

率采用烘干法测定；土壤总有机质含量采用重

铬酸钾-外加热法测定；土壤全氮含量采用凯氏

定氮法通过 CHN 元素分析仪测定；土壤全磷含

量采用钼锑抗比色法通过紫外可见分光光度计

测定；土壤全钾含量通过火焰光度计法测定；

土壤速效磷采用 0.5 mol/L 碳酸氢钠浸提-钼锑

比色法测定；土壤速效钾采用 1 mol/L 醋酸铵浸

提-火焰原子光度计法测定；土壤铵态氮和硝态

氮采用 2 mol/L 氯化钾浸提-全自动流动注射分

析仪检测。 

1.5  根际土壤细菌高通量测序分析 
采用 FastDNA® Spin Kit for Soil 按照说明

书提取根际土壤样品基因组 DNA ，通过

NanoDrop 2000 紫外可见微量分光光度计检

测 DNA 浓度和纯度，采用 1%琼脂糖凝胶电

泳 检 测 DNA 质 量 。 采 用 引 物 对 338F 
(5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′) 和 806R 
(5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′) PCR 扩

增细菌 16S rRNA 基因 V3−V4 可变区[11-12]。PCR
反应体系(20 μL)：5×FastPfu buffer 4 μL，dNTPs 
(2.5 mmol/L) 2 μL，正、反向引物(5 μmol/L)各
0.8 μL，FastPfu DNA 聚合酶(5 U/µL) 4 μL，模

板 DNA 1 μL，ddH2O 补足 20 μL。PCR 反应条

件：95 °C 3 min；95 °C 30 s，50 °C 30 s，72 °C 
45 s，共 30 个循环；72 °C 10 min。经检测合格

的 PCR 产物由上海美吉生物医药科技有限公司

进行 Illumina MiSeq 上机测序。原始序列文件采

用 QIIME 1.9.1 进行分析和质控。使用 USEARCH
软件对高质量序列在 97%相似度水平下进行分

类操作单元(operational taxonomic units, OTU)聚
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类分析，明确对应的物种分类信息。 

1.6  数据处理 
利用 Mothur 软件分析细菌群落 α 多样性指

数，包括物种丰富度、覆盖度和多样性等。通过

主坐标分析(principal co-ordinates analysis, PCoA)
检测不同处理细菌群落结构差异。通过冗余分析

(redundancy analysis, RDA)和 Spearman 相关性

分析明确土壤理化性质与细菌群落结构及优势

种群相关性。使用 Microsoft Excel 2007 与 SPSS 
19.0 软件对各指标进行单因素方差分析(ANOVA)。 

2  结果与分析 
2.1  黑曲霉菌剂不同处理对西瓜根际土壤

理化性质的影响 
不同处理条件下西瓜根际土壤理化性质如

表 1 所示，黑曲霉菌剂穴施(Y)、氨基寡糖素水

剂灌根(A)及黑曲霉菌剂与氨基寡糖素水剂配施

(YA)处理能够不同程度地改变土壤理化性质。其

中 Y 处理土壤全氮和铵态氮含量较对照明显提

高 28.1%和 41.2%，A 处理土壤全氮、全磷和速

效磷含量显著提高 36.5%、18.5%和 28.2%，YA
处理土壤有机质、全氮、全磷、速效磷较对照显

著提高(P<0.05)。不同处理之间土壤全钾、硝态

氮和 pH 无显著差异。同时 YA 处理的土壤有机

质、全氮、全磷、速效磷和速效钾显著高于 Y
处理(P<0.05)。说明黑曲霉菌剂单独使用或与氨

基寡糖素水剂配施处理均能有效改善土壤理化

性质，提高西瓜根际土壤肥力。 
2.2  黑曲霉菌剂不同处理对西瓜根际土壤

细菌多样性和群落组成的影响 
2.2.1  高通量测序数据及根际细菌多样性分析 

通过 16S rRNA 基因扩增子测序，从本研究

12 个西瓜根际土壤样品中获得有效序列    
837 618 条。 OTU 聚类结果显示，获得的       
5 513 个细菌 OTU 分属于 40 门 137 纲 328 目  
496 科 889 属。稀释曲线(rarefaction curve)平缓

而且测序覆盖率均达 97%以上，表明测序结果足

够反映当前样本细菌群落的真实信息。由表 2 得

知，3组处理细菌总OTU数量较对照均有所增加。

同时上述 3 组处理与对照相比，细菌 α 多样性指

数如 Chao1、ACE 和 Shannon 等均有不同程度增

加(表 2)，但整体上未表现出统计学差异。 
2.2.2  根际细菌群落组成及优势种群丰度 

三组不同处理西瓜根际土壤细菌群落组成

如图 1 所示。门水平上的优势细菌主要为变形菌

门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、绿 
 

表 1  黑曲霉菌剂不同处理对西瓜根际土壤理化性质的影响 
Table 1  Effect of different treatments of Aspergillus niger agent on the rhizosphere soil physicochemical 
properties of watermelon 
处理 
Treatments 

有机质 
Organic 
matter 
(g/kg) 

全氮 
Total 
nitrogen 
(g/kg) 

全磷 
Total 
phosphorus 
(g/kg) 

全钾 
Total 
potassium 
(g/kg) 

速效磷 
Available 
phosphorus 
(mg/kg) 

速效钾 
Available 
potassium 
(mg/kg) 

硝态氮 
Nitrate 
nitrogen 
(mg/kg) 

铵态氮 
Ammonium 
nitrogen 
(mg/kg) 

pH 

CK 25.82±2.18b 0.96±0.06c 1.08±0.09c 17.90±1.96a 85.07±7.10b 196.90±12.16ab 1.06±0.18a 0.34±0.07b 7.63±0.59a 
Y 23.35±1.75b 1.23±0.07b 1.13±0.06bc 16.38±1.70a 98.48±11.46b 177.00±13.80b 1.17±0.14a 0.48±0.09a 7.44±0.52a 
A 26.53±1.63b 1.31±0.08ab 1.28±0.13ab 18.53±1.55a 109.10±11.18a 225.75±21.19a 1.02±0.13a 0.38±0.03ab 7.53±0.41a 
YA 30.31±2.22a 1.44±0.12a 1.37±0.05a 19.47±1.62a 117.82±13.19a 209.78±18.33a 1.00±0.04a 0.35±0.04b 7.51±0.62a 
CK、Y、A、YA 分别代表对照、黑曲霉菌剂处理、氨基寡糖素处理、黑曲霉菌剂和氨基寡糖素配施处理. TC：有机质；

TN：全氮；TP：全磷；TK：全钾；AP：速效磷；AK：速效钾；NO3
−-N：硝态氮；NH4

+-N：铵态氮. 表中数据为平均值

±标准差(n=3)；同列数据后不同小写字母表示差异显著(P<0.05) 
CK, Y, A, YA represented the control, Aspergillus niger agent, amino oligosaccharin, Aspergillus niger and amino oligosaccharin, 
respectively. TC: Total organic matter; TN: Total nitrogen; TP: Total phosphorus; TK: Total potassium; AP: Available phosphorus; 
AK: Available potassium; NO3

−-N: Nitrate nitrogen; NH4
+-N: Ammonium nitrogen. The values were mean±standard deviation 

(n=3); Different lowercase letters in the same column indicated significant differences between samples (P<0.05). 
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表 2  黑曲霉菌剂不同处理对西瓜根际细菌 OTU 数量与 α 多样性指数的影响 
Table 2  Effect of different treatments of Aspergillus niger agent on the rhizosphere soil bacterial OTU 
numbers and alpha diversity indices of watermelon  
处理 
Treatment 

OTU 数量 
OTU number 

Chao1 指数 
Chao1 index 

ACE 指数 
ACE index 

香农指数 
Shannon index 

辛普森指数 
Simpson index 

覆盖率 
Coverage (%) 

CK 2 998.67±280.82a 3 818.87±332.13a 3 863.66±318.26a 6.72±0.23a 0.003±0.001a 97.20±0.20a 
Y 3 072.33±229.25a 4 110.74±111.21a 4 090.93±174.09a 6.88±0.18a 0.003±0.001a 97.00±0.10a 
A 3 129.00±106.06a 4 007.39±302.17a 3 998.71±302.85a 6.79±0.20a 0.003±0.000a 97.10±0.20a 
YA 3 121.67±60.70a 4 049.18±83.66a 4 050.11±64.74a 6.89±0.15a 0.003±0.000a 97.10±0.00a 
CK、Y、A、YA 注释同表 1；表中数据为平均值±标准差(n=3)；同列数据后不同小写字母表示差异显著(P<0.05)  
Notes on CK, Y, A, YA were the same as Table 1; The values were mean±standard deviation (n=3); Different lowercase letters in 
the same column indicated significant differences between samples (P<0.05). 
 
 

 
 

图 1  黑曲霉菌剂不同处理西瓜根际细菌群落组成及相对丰度   A：门水平. B：纲水平.  
Figure 1  Bacterial community composition and relative abundance in the rhizosphere soil of watermelon 
under different treatments of Aspergillus niger agent. A: Phylum level. B: Class level.  
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弯菌门(Chloroflexi)、酸杆菌门(Acidobacteria)、厚壁

菌门(Firmicutes)和芽单胞菌门(Gemmatimonadota)，
总占比达 86.01%−87.23%。其中相对丰度最高的为

Proteobacteria，在上述 3 组处理中所占丰度比例依

次为 A (28.26%)>Y (26.74%)>YA (22.61%)，各组间

差异不显著(图 1A)。不同处理西瓜根际土壤细菌在

纲 水 平 上 的 优 势 种 群 主 要 为 α- 变 形 菌 纲

(Alphaproteobacteria)、放线菌纲(Actinobacteria)、
γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)、芽孢杆菌纲

(Bacilli) 、 Vicinamibacteria 及 嗜 热 油 菌 纲

(Thermoleophilia) (图 1B)。 
西瓜根际土壤中的优势细菌在科水平上主要

为芽孢杆菌科(Bacillaceae)、Vicinamibacteraceae、
芽单胞菌科(Gemmatimonadaceae)、亚硝化单胞

菌 科 (Nitrosomonadaceae) 、 小 单 胞 菌 科

(Micromonosporaceae) 、 黄 色 杆 菌 科

(Xanthobacteraceae) 和 假 单 胞 菌 科

(Pseudomonadaceae)等(图 2A)。一些优势种群在 
 

 
图 2  黑曲霉菌剂不同处理西瓜根际优势细菌相对丰度   A：科水平. B：属水平. 图中数据为平均值±
标准差(n=3)；柱状图上方不同小写字母表示对应优势细菌相对丰度在不同处理组差异显著(P<0.05) 
Figure 2  Relative abundance of the top 10 rhizosphere soil bacteria of watermelon under different treatments 
of Aspergillus niger agent. A: Family level. B: Genus level. The values were mean±standard deviation (n=3); 
Different lowercase letters on the top of the bar indicated significant differences of the relative abundance of the 
dominant bacteria among the samples (P<0.05). 
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不同处理中相对丰度存在显著差异，如 Y 处理

根际 Gemmatimonadaceae 和 Nocardioidaceae

相对丰度分别较对照从 2.89%和 0.79%明显提

高到 4.06%和 2.43%，A 处理根际 Bacillaceae

相对丰度较对照从 4.70%显著提高到 8.57%，

Pseudomonadaceae 从 0.08%显著提高到 3.72% 

(P<0.05)。在属水平上氨基寡糖素(A)处理芽孢

杆菌属(Bacillus)相对丰度较对照从 3.64%显著

提高到 7.61%，假单胞菌属(Pseudomonas)相对

丰度较对照从 0.05%显著提高到 3.71%。同时

发现 3 组处理微枝形杆菌属(Microvirga)相对

丰度较对照均有所提高，而 Amycolatopsis 相

对丰度明显降低(图 2B)。 

2.3  黑曲霉菌剂不同处理西瓜根际土壤细

菌群落结构 
2.3.1  细菌群落结构相似性与差异性 

通过主坐标分析(PCoA)来评估黑曲霉菌剂

不同处理条件下西瓜根际细菌群落结构的相似

性和差异性。结果表明，处理组与对照组在第一

坐标轴上能够明显区分开，即对应的微生物群落

组成结构存在显著差异(ANOSIM, P=0.015)。   

3 组处理西瓜根际细菌群落结构相似性较高，不

能完全区分开(图 3)。各组处理重复样本距离相

对较远，可能与菌群空间分布的复杂性和不均匀

性有关。 

2.3.2  土壤理化性质对根际细菌群落结构及优

势种群的影响 
为了研究不同处理土壤理化性质对根际细

菌群落结构的影响，通过冗余分析(RDA)得到微

生物群落在属水平与土壤因子的关系(图 4)。第

1、2 排序轴对土壤细菌群落变化的解释率为

32.43%和 18.37%，总解释率达 50.80%，说明该

图能够反映西瓜根际土壤细菌群落结构与土壤

理化因子之间的相关性。RDA 分析结果表明， 

 
图 3  基于PCoA分析黑曲霉菌剂不同处理西瓜根
际细菌群落结构差异 
Figure 3  Community structure variance of the 
rhizosphere soil bacteria of watermelon under 
different treatments of Aspergillus niger agent based 
on PCoA analysis. 

 
图 4  黑曲霉菌剂不同处理西瓜根际细菌群落结
构与土壤理化性质关联分析   TC：有机质；TN：
全氮；TP：全磷；TK：全钾；AP：速效磷；AK：
速效钾；NO3

−-N：硝态氮；NH4
+-N：铵态氮. 下同 

Figure 4  Redundancy analyses of rhizosphere 
bacterial community structure and soil 
physicochemical properties of watermelon under 
different treatments of Aspergillus niger agent. TC: 
Total organic matter; TN: Total nitrogen; TP: Total 
phosphorus; TK: Total potassium; AP: Available 
phosphorus; AK: Available potassium; NO3

−-N: 
Nitrate nitrogen; NH4

+-N: Ammonium nitrogen. The 
same below. 
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土壤中全氮(TN)、速效磷(AP)与西瓜优势细菌种

群呈明显正相关，与土壤 pH 负相关。土壤 pH、

速效磷(AP)含量与土壤细菌群落结构相关性最

大，其次是全氮 (TN) 、全磷 (TP) 、铵态氮

(NH4
+-N)，有机质(TC)和全钾(TK)的影响较小。 
通过 Spearman 相关性热图评估土壤中科水

平相对丰度前 30 优势细菌与土壤理化性质的相

关 性 ( 图 5) 。 结 果 表 明 ， 芽 单 胞 菌 科

(Gemmatimonadaceae)与全钾(TK)呈显著负相关

(r=−0.608, P=0.036)，与铵态氮(NH4
+-N)呈显著

正 相 关 (r=0.690, P=0.013) 。 假 单 胞 菌 科

(Pseudomonadaceae)与全氮(r=0.678, P=0.015)、
全 磷 (r=0.694, P=0.012) 和 速 效 钾 (r=0.615, 
P=0.033)呈显著正相关，与速效磷呈极显著正相

关 (r=0.762, P=0.004) 。 类 诺 卡 氏 菌 科

(Nocardioidaceae) 与 铵 态 氮 呈 显 著 正 相 关

(r=0.690, P=0.013)，与 pH 呈极显著负相关

(r=−0.724, P=0.008)。微球菌科(Micrococcaceae)
与 pH 呈显著负相关(r=−0.668, P=0.018)。优势菌

群与土壤有机质具有相关性但未达到显著水平。 
 
 

 
 
 

图 5  科水平西瓜根际优势细菌与土壤理化性质 Spearman 相关性分析 
Figure 5  Spearman correlation analysis of the dominant rhizosphere bacteria at family level and soil 
physicochemical properties of watermelon. *: P<0.05; **: P<0.01. 
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3  讨论与结论  
根际是植物与外界环境进行物质与能量交

换的主要场所，根际微生物群落与植物健康及抗

病性密切相关[13]。高通量测序技术的飞速发展

为研究根际土壤微生物群落的物种组成、多样性

及群落结构提供了先进方法和手段。微生物菌剂

可通过有益微生物的生理代谢活动改善土壤微

生物群落组成和整体活性，促进根际土壤养分转

化及提高土壤肥力，从而维持植物健康生长并降

低土传病害发生[14]。马慧媛等[5]报道指出以芽孢

杆 菌 (Bacillus sp.) 和 哈 茨 木 霉 (Trichoderma 
harzianum)为有效菌种的微生物菌剂处理能够

提高茄子根际土壤细菌 Shannon 指数，降低

Simpson 指数，而 ACE 和 Chao1 指数差异不显

著。肖蓉等[15]研究表明，抗重茬复合微生物菌

剂施用后苹果园土壤细菌 OTU 总数和香农-威
纳指数均提高。本研究表明，黑曲霉菌剂单独穴

施或与氨基寡糖素配施处理，细菌总 OTU 数量

以及 Chao1、ACE 和 Shannon 等细菌 α 多样性

指数均有不同程度增加，说明上述处理能够在一

定程度上提高土壤细菌群落丰富度和多样性。氨

基寡糖素是一种对环境友好的植物诱抗剂，具有

降低病虫危害、抗逆增产、提高植物品质及改良

土壤微生态的效果[16]。目前已有氨基寡糖素对小

麦、棉花等多种作物防病增产作用的报道[17]，但

围绕氨基寡糖素对作物根际土壤微生物群落影

响的报道相对较少。本研究发现，氨基寡糖素单

独处理或黑曲霉菌剂与氨基寡糖素配施，西瓜根

际土壤全氮、全磷、速效磷和速效钾等指标较对

照明显增加，且芽孢杆菌属(Bacillus)、假单胞菌

属 (Pseudomonas)等有益细菌相对丰度明显增

加，说明黑曲霉菌剂与氨基寡糖素配施具有增加

西瓜根际细菌多样性、提高有益细菌丰度以及增

强西瓜根际土壤肥力的作用，为黑曲霉菌剂田间

应用方式提供了理论依据。 
变形菌门 (Proteobacteria)作为土壤细菌群

落的一大类，在多种植物根际微生物中占优势，

甚至具有最高丰度[18]。本研究发现，黑曲霉菌

剂不同处理条件下，西瓜根际土壤细菌群落组成

总体相似，在门水平上相对丰度最高的为变形菌

门，这可能与其在根际环境中增长速度快有关，

同时变形菌门一些菌株具有固氮功能，其丰度增

加有利于土壤氮素的有效转化[19-20]。前期研究表

明，微生物菌剂处理能够提高芽孢杆菌目

(Bacillales)、噬纤维菌目(Cytophagales)、假单胞

菌目(Pseudomonadales)丰度，且这些菌目中多数

为有益菌[5]。Tao 等[21]也研究发现，生物有机肥

能够刺激与植物抑菌相关的多种微生物菌群如

假 单 胞 菌 属 (Pseudomonas) 、 链 霉 菌 属

(Streptomyces)等生长繁殖，抵御病原菌对植物的

侵染从而增强植物诱导抗病性。本研究发现一些

优势种群在处理组和对照组中的相对丰度存在

显著差异。例如，黑曲霉菌剂处理根际芽单胞菌

科和诺卡氏菌科相对丰度明显提高，氨基寡糖素

处理组中假单胞菌在科水平和属水平上的相对

丰度较对照显著提高，这些属中一些菌株常被认

为是潜在有益细菌。 
微生物是土壤养分转化和循环的动力，在土

壤中增加具有特殊功能的微生物菌剂能够改善

土壤营养状况[22]。马慧媛等[5]发现施用微生物菌

剂对土壤全氮、碱解氮、速效磷和有效钾含量均

有增加作用。肖力婷等[23]分析表明，微生物菌

剂处理显著提高了蜜橘园根际土壤有机质含量，

改善了土壤氮、磷、钾养分供应。本研究发现处

理组土壤有机质、全氮、全磷、速效磷、速效钾

和铵态氮等指标含量较对照均有不同程度提高，

说明黑曲霉菌剂单独施用或与氨基寡糖素配施

处理均能有效改善土壤理化性质、提高西瓜根际

土壤肥力。土壤养分能够直接或间接影响土壤微
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生物群落组成和作物健康，如土壤有机质、氮和

磷含量高的生境更适合土壤细菌的生长，土壤细

菌多样性也随之增加[24-25]。微生物群落组成和动

态变化受多种土壤理化因素协同作用，其中土壤

pH 被认为是影响土壤细菌群落结构的主要因 
素[26]。林叶春等[27]研究表明，土壤 pH 和有机质

含量是影响植烟土壤微生物群落结构变化的主

要因素。徐接亮等[28]指出土壤 pH 和电导率是引

起土壤细菌群落变化的主要因子。本研究发现西

瓜根际细菌群落结构与土壤速效养分、有机质和

pH 具有显著相关性。 
微生物菌剂施用已经成为目前改善土壤理

化和生物性状、防治土壤生态环境污染、保障果

蔬优质高产的重要措施。柳晓磊等[29]采用复合

微生物菌剂和氨基酸水溶肥组合处理，发现香蕉

土壤有效磷和速效钾含量极显著上升，罗氏菌属

(Rhodanobacter)、鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)
物种丰度都明显升高，即对土壤理化性状和微生

物具有明显的改良和改善作用。本研究在前期已

明确黑曲霉菌剂具有促生增产及根结线虫防控

作用的基础上，发现该菌剂单独施用或与氨基寡

糖素配施可调节西瓜根际土壤细菌群落结构，提

高根际细菌多样性，增加有益细菌如芽孢杆菌属

(Bacillus)、假单胞菌属(Pseudomonas)丰度，使

得西瓜根际微生物群落朝健康、稳定的方向发

展。相关研究结果能够为黑曲霉菌剂作用机理解

析提供理论依据，并且为黑曲霉菌剂配施氨基寡

糖素在实际生产中的应用提供参考，从而为保障

西瓜产业高质量发展提供有效途径。  
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