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摘  要 

内蒙古自治区作为我国北方的重要生态屏障，承担着我国23%的防沙重任。柠条(Caragana korshinskii 
Kom.)作为耐旱植物，在防风固沙和水土保持中发挥重要作用。为保证人工栽培柠条的发芽和幼苗生长，

本研究分离筛选柠条根际促生菌、评价其促生性能，构建复合菌剂并通过盆栽实验研究最佳菌种组合，

分析菌剂对柠条理化指标、土壤指标和根际微生物的影响。结果表明，从柠条根际土壤和平茬废弃物中

分离得到84株芽孢杆菌(Bacillus)，筛选出产吲哚乙酸、解磷、解钾和拮抗功能的菌株11株，其中SGA510、
SC21和B180可显著促进柠条种子萌发和幼苗生长(p < 0.05)，萌发率分别提高4%、5%和9.33%，株高

分别增长14.23%、10.01%和12.12%，经鉴定，SGA510为植物内芽孢杆菌(B. endophyticus)，SC21和
B180为枯草芽孢杆菌(B. subtilis)。构建的SGB (SGA510 + SC21)和SCB (SC21 + B180)复合菌剂能够分

别显著提升柠条株高25.3%和27.3%、叶片数30.3%和20.6% (p < 0.05)。此外，两种复合菌剂还能显著

提高柠条叶绿素含量和超氧化物歧化酶活力，降低丙二醛含量，提升土壤蔗糖酶活性，且SGB还能显著

提高土壤速效磷含量(p < 0.05)。根际微生物分析结果显示，SGA510、SGB和SCB可显著降低根际微生物

丰富度(p < 0.05)，但不改变土壤本身菌群结构(p > 0.05)。其中，SC21、SGB和SCB可提高变形菌门(Pro-
teobacteria)丰度(分别为8.2%、7.1%和17.2%)，降低纤维弧菌属(Cellvibrio)丰度，SGA510、SC21、
SGB和SCB可提高马赛菌属(Massilia)丰度。综上，本研究筛选出高效促生菌株并构建复合菌剂，改善了

柠条根际微环境、提高了柠条生物量，为内蒙古荒漠化地区治理和可持续发展提供了一种微生物解决思

路。 
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Abstract 
As an important ecological barrier in northern China, the Inner Mongolia Autonomous Region bears 
23% of the nation’s major sand control responsibility. Caragana korshinskii Kom., a drought-tolerant 
plant, plays a key role in windbreak and sand fixation as well as soil and water conservation. To en-
sure the germination and seedling growth of cultivated C. korshinskii, this study isolated and screened 
plant growth-promoting rhizobacteria (PGPR) from the rhizosphere of C. korshinskii, evaluated their 
growth-promoting traits, constructed composite microbial inoculants, and investigated the optimal 
bacterial combinations through pot experiments. The effects of the inoculants on the physicochemical 
indices of C. korshinskii, soil properties, and rhizosphere microbial community were analyzed. Results 
showed that 84 Bacillus strains were isolated from rhizosphere soil and pruning residues of C. 
korshinskii. Among them, 11 strains exhibited capabilities such as IAA production, phosphate solubil-
ization, potassium solubilization, and antagonistic activity. Three strains, SGA510, SC21, and B180, 
significantly promoted seed germination and seedling growth of C. korshinskii (p < 0.05), increasing 
germination rates by 4%, 5%, and 9.33%, respectively, and plant heights by 14.23%, 10.01%, and 
12.12%, respectively. SGA510 was identified as B. endophyticus, while SC21 and B180 were identified 
as B. subtilis. The composite inoculants SGB (SGA510 + SC21) and SCB (SC21 + B180) significantly in-
creased plant height by 25.3% and 27.3%, and leaf number by 30.3% and 20.6%, respectively (p < 
0.05). Moreover, both composite inoculants significantly increased chlorophyll content and superox-
ide dismutase (SOD) activity, reduced malondialdehyde (MDA) content, and enhanced soil sucrase ac-
tivity. Additionally, SGB significantly increased soil available phosphorus content (p < 0.05). Rhizo-
sphere microbial analysis revealed that SGA510, SGB, and SCB significantly reduced rhizosphere mi-
crobial richness (p < 0.05) but did not alter the overall soil microbial community structure (p > 0.05). 
Specifically, SC21, SGB, and SCB increased the abundance of Proteobacteria (by 8.2%, 7.1%, and 17.2%, 
respectively) and reduced the abundance of Cellvibrio; SGA510, SC21, SGB, and SCB increased the 
abundance of Massilia. In conclusion, this study screened highly efficient growth-promoting bacterial 
strains and constructed composite inoculants, which improved the rhizosphere microenvironment 
and increased the biomass of C. korshinskii, providing a microbial approach for desertification control 
and sustainable development in Inner Mongolia. 
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1. 引言 

内蒙古自治区作为我国北方重要生态屏障，承担着 23%的防沙治沙重任，长期面临土地沙化、植被

退化及土壤贫瘠的严峻挑战，生态系统脆弱，水土流失与草原荒漠化问题突出[1]。柠条(Caragana korshin-
skii Kom.)系豆科锦鸡儿属多年生灌木，主要分布于我国北方干旱半干旱地区，其根系发达、叶片具蜡质

层，耐旱、耐盐碱、抗风沙能力极强，是荒漠化地区植被恢复的核心物种[2]。柠条既能固结流沙、改善

土壤通气性和水分渗透能力，提升水土保持效果，其残体和平茬废弃物还能增加土壤有机质[3]、促进碳

封存[4]，同时作为优质畜牧饲料，兼具重要生态与经济价值[5]。据报道，2024 年内蒙古人工柠条林面积

已突破 6230 万亩，借助三北防护林和“黄河几字湾”生态治理项目，近两年新增种植面积达历史峰值，

但荒漠区土壤有机质匮乏、磷钾多为结合态[6]，可供柠条吸收的养分有限，导致人工育苗成活率低、成

林缓慢，制约了其生态防护功能发挥[7]。传统生态修复手段成本高、适应性差、难以持续，亟需探索高

效便捷的技术手段提升柠条生长质量。 
植物根际促生菌(PGPR)是定殖于植物根系及周围土壤、可通过直接或间接机制促进植物生长的有益

微生物[8]。目前已发现假单胞菌属(Pseudomonas)、芽孢杆菌属(Bacillus)、根瘤菌属(Rhizobium)等 20 多个

属[9]。PGPR 可通过固氮、解磷、解钾等改善植物养分供应，分泌吲哚乙酸(IAA)等激素促进根系发育，

合成铁载体、抗生素抑制病原菌，增强植物抗逆性[10]。其中，芽孢杆菌属因能形成抗逆芽孢、适应极端

环境，广泛分布于土壤中，在生态修复中极具优势，尤其是枯草芽孢杆菌，可促进植物根系生长、提高

叶绿素含量，已被商业化用于复合菌剂开发[11]。目前有多种复合菌剂应用于作物增产、盐碱地改良[12]，
但针对柠条这一干旱区核心生态树种却缺乏系统的菌株筛选、复合菌剂开发及作用机制探索。 

将分子生物学技术整合到 PGPR 的研究中逐渐成为一种趋势，可从基因层面揭示 PGPR 对植物和土

壤微生物群落的影响[13]。微生物高通量测序是对微生物群落进行快速且大规模测序分析的方法，突破了

传统分析技术的限制，能够直接解析环境、临床或工业样本中的微生物多样性[14]。扩增子测序(Amplicon 
Sequencing)是微生物高通量测序的重要方法，通过 PCR 特异性扩增微生物群落中的保守标记基因片段，

结合高通量测序技术分析其序列变异，从而揭示样本中的微生物组成、多样性及群落结构，进一步分析

不同处理间微生物群落间的差异[15]。 
基于此，本研究以柠条为研究对象，以其根际土壤和平茬废弃物中分离筛选促生菌株，通过解磷、

解钾、产 IAA 功能初筛余发芽、盆栽实验复筛寻找柠 PGPR。进一步，通过拮抗实验筛选相容性菌株构

建复合菌剂，评价复合菌剂对柠条菌剂柠条根际土壤微生物的影响。 

2. 实验材料和方法 

2.1. 实验材料 

柠条根际土壤、周边土壤及平茬废弃物于 2024 年 5 采集于内蒙古鄂尔多斯市杭锦旗人工柠条林。盆

栽实验土壤采自内蒙古农业大学实验田，土壤 pH 7.5，实验期间不做灭菌处理。柠条种子采自内蒙古呼

和浩特市四子王旗人工柠条林，选取饱满健康种子用于实验。 
实验所用培养基包括 LB、NB、PDA、BPY、NBRIP 培养基，以及解磷、解钾筛选培养基。解磷菌筛

选培养基：葡萄糖 10 g/L、Ca3(PO4)2 5 g/L、MgCl2∙6H2O 5 g/L、MgSO4∙7H2O 0.25 g/L、KCl 0.2 g/L、(NH4)2SO4 
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0.1 g/L，pH 7.5，琼脂 20 g/L；解钾筛选培养基：葡萄糖 5 g/L、MgSO4∙7H2O 0.5 g/L、Na2HPO4 2 g/L、CaCO3 
0.1 g/L、钾长石粉 10 g/L，pH 7.5，琼脂 20 g/L。所有培养基均于 121℃高压蒸汽灭菌 20 min。 

2.2. 实验方法 

2.2.1. 促生菌的分离初筛与功能鉴定 
称取 2 g 样品加入 18 mL 无菌生理盐水，80℃水浴 10 min 杀灭非芽孢杆菌，180 r/min 振荡 30 min 制

备土壤悬液，经 10 倍梯度稀释后取 10 μL 涂布于解磷、解钾筛选培养基，28℃倒置培养 3~5 d，挑取具

有明显解磷、解钾圈的菌落划线纯化，纯化菌株于 LB 斜面 4℃保存。采用 IAA 比色法对菌株进行产吲

哚乙酸定性检测，菌株在 LB 液体培养基中 28℃、200 r/min 培养 24 h，离心取上清加入比色板，避光孵

育 24 h，变红判定为产 IAA 阳性。 

2.2.2. 柠条萌发和盆栽实验 
采用柠条种子萌发与盆栽实验进行菌株促生效果复筛。种子经 75%乙醇消毒 1 min、无菌水冲洗后，

每皿 100 粒置于无菌滤纸培养皿中，添加 OD600 为 1.00 的菌液，以无菌 LB 培养基为对照(CK)，5 d 后统

计萌发率。选取促生效果显著的菌株进行盆栽实验，种子播种于营养土：蛭石为 1∶3 的灭菌基质中，4 株

/钵，每周添加 5 mL 菌液，CK 添加等量无菌培养基，每处理 3 次重复。培养 30 d 后测定株高、根长、叶

片数、鲜重、干重等生物量指标。 

2.2.3. 促生功能定量分析 
采用钼锑抗比色法测定菌株解磷能力。菌株在无机磷液体培养基中 28℃、180 r/min 培养 7 d，离心

取上清测定吸光度并计算有效磷含量。采用 ELISA 试剂盒测定菌株产 IAA 能力。 

2.2.4. 促生菌的鉴定及生理生化特性 
LB 培养基培养后观察菌落形态，结晶紫染色后油镜观察菌体形态。采用细菌通用引物 27F/1492R 扩

增 16S rDNA，测序后在 NCBI 比对，采用邻接法构建系统发育树。利用商用生理生化鉴定条测定菌株理

化特性。 

2.2.5. 复合菌剂制备及其对柠条的促生效应 
采用十字划线法与平板对峙法进行菌株拮抗实验，判断菌株间相容性。复合菌剂盆栽实验采用未灭

菌实验田土壤，种子经消毒后播种，4 株/钵，置于植物培养房(光照 16 h/d)培养；设置单菌株、复合菌剂

处理及 CK，每 7 d 施用 5 mL OD600 = 1.00 菌液，复合菌剂按等比例混合施用，每个处理 3 次重复；培养

30 d 测定株高、根长、茎粗、叶片数等指标。 
采用 95%乙醇浸提法测定叶片叶绿素含量，使用酶活试剂盒(Molfarming)测定丙二醛(MDA)、超氧化

物歧化酶(SOD)活性，采用考马斯亮蓝法测定可溶性蛋白含量。土壤速效氮、速效磷、速效钾含量，以及

脲酶、蔗糖酶、碱性磷酸酶、过氧化氢酶活性使用对应试剂盒进行测定。 

2.2.6. 根际土壤微生物高通量测序分析 
土壤样品置于干冰保存，送至北京诺禾致源科技股份有限公司完成细菌 16S rDNA 扩增子测序，测

序数据利用 NovoMagic 云平台进行生物信息学分析，包括群落多样性与结构分析。 

2.3. 数据统计与处理 

所有实验均设置 3 次生物学重复，数据采用单因素方差分析(ANOVA)，Tukey 法进行多重比较(p < 
0.05)。使用 Microsoft Office 16 进行数据整理，GraphPad Prism 10 完成统计分析与图表绘制。 
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3. 结果和分析 

3.1. 促生菌的分离筛选、评价与鉴定 

3.1.1. 促生菌的分离筛选 
通过 80℃加热富集芽孢杆菌后，梯度稀释培养，挑取平板上的单菌落进行多次纯化培养共获得 84 株

单菌落。经解磷、解钾和产 IAA 等功能鉴定后得到 11 株具有解磷、解钾和产 IAA 等功能菌株，结果如

表 1 和图 1 所示。微生物在土壤磷循环中扮演着不可或缺的角色，解磷菌可以通过分泌化学物质将土壤

中以结合态存在的磷转化为可供植物吸收的有效磷[16]。部分菌株在不同磷源条件下还会以不同的方式

进行磷的分解：初期分泌酸性物质溶解无机磷，后期利用代谢副产物进一步产生可供植物吸收的磷[17]。 
其中，SC21 具有产 IAA 功能，YMQ8 具有产 IAA、解磷功能，SGA510 同时具有产 IAA、解磷和拮抗

三种功能，LBQ 具有解磷和拮抗功能，B79 拥有解磷和解钾功能，242Y、B192 和 B180 具有解磷功能，B39
拥有解钾和拮抗功能，B168 和 B163 拥有解钾功能。PGPR 的促生作用往往是多种功能协同作用的效果，与

具有单一功能的促生菌相比，具有多种功能的促生菌往往促生效果更强烈，陈醋等人曾分理出具有 4 种功能

的 PGPR，显著提高了玉米的生长发育[18]。迟惠荣等人筛选出的促生菌显著促进了多花黄精的生长[19]。 
 

Table 1. Isolation and screening results 
表 1. 促生菌的筛选 

菌株编号 产 IAA 解磷 解钾 抗菌(Staphylococcus aureus CICC23656) 菌株来源 

LBQ  √  √ 平茬废弃物 

YMQ8 √ √   平茬废弃物 

SGA510 √ √  √ 平茬废弃物 

242Y  √   柠条根际土壤 

SC21 √    柠条周边土壤 

B39   √ √ 柠条根际土壤 

B79  √ √  柠条根际土壤 

B163   √  柠条根际土壤 

B168   √  柠条根际土壤 

B180  √   柠条根际土壤 

B192  √   柠条根际土壤 

 

 
注：图 A 为解磷菌的筛选，图 B 为解钾菌的筛选，图 C 为 IAA 比色板鉴定结果，图 D 为金黄色葡萄球菌拮抗检测。

图 C、D 中的沙甘阿即 SGA510 菌株。 

Figure 1. Isolation and identification of selected strains 
图 1. 促生菌的筛选鉴定 
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3.1.2. 柠条萌发和盆栽实验 
通过添加促生菌菌液，观察不同促生菌对柠条种子萌发的影响后发现，B180 和 242Y、SGA510 和

SC21 处理下的柠条种子萌发率较对照显著增加(p < 0.05)，分别提高了 9.33%、7.34%、4%和 5%。因此，

选择 B180、242Y、SC21 和 SGA510 这四株菌进行柠条幼苗的栽培实验，考察所筛微生物对柠条幼苗的

影响，结果如图 2 所示。 
 

 
注：字母不同代表具有显著差异，差异显著性水平为 p < 0.05。 

Figure 2. Seed germination rate under different strains 
图 2. 施用不同菌株后柠条种子的萌发率 

 
通过分析不同菌株处理 30d 后柠条幼苗的生长指标发现(表 2)，与对照相比，SGA510、SC21 和 B180

三株菌能显著提高柠条生物量(p < 0.05)，株高分别增长了 14.23%、10.01%、12.12%，根长分别提高了

20.17%、13.88%、13.05%，叶片数分别提高了 8.97%、19.07%、23.59%，鲜重分别提高了 39.1%、52.17%、

26.09%，干重分别提高了 38.98%、40.68%、20.34%。以上结果与 PGPR 的解磷、产 IAA 等功能密不可

分，部分菌株也拥有产 IAA 功能但对柠条的促生作用并不明显，既可能是 IAA 分泌量较少导致，也可能

是 IAA 分泌量过多，对柠条生长起到了抑制作用[20]。242Y 菌株施用下的柠条生物量与对照相比并未显

著增高，故选用 SGA510、SC21 和 B180 三株菌进行后续研究。 
 

Table 2. Biomass changes of C. korshinskii seedlings after single-strain inoculation 
表 2. 施用单一菌株对柠条幼苗的影响 

指标 CK 
SC21 B180 242Y SGA510 

生长指标 增长率 生长指标 增长率 生长指标 增长率 生长指标 增长率 

株高
(cm) 18.97 ± 0.32a 20.87 ± 1.12b 10.01% 21.27 ± 1.39b 12.12% 19.43 ± 0.5a 2.42% 21.67 ± 0.93b 14.23% 

根长
(cm) 8.43 ± 0.12a 9.6 ± 0.56b 13.88% 9.53 ± 0.32b 13.05% 9.8 ± 0.26b 16.25% 10.13 ± 0.25b 20.17% 

叶片数

(个) 29.67 ± 2.52a 35.33 ± 1.53b 19.07% 36.67 ± 3.21b 23.59% 32.67 ± 3.06a 10.11% 32.33 ± 3.06a 8.97% 

鲜重(g) 0.23 ± 0.02a 0.35 ± 0.03b 52.17% 0.29 ± 0.03b 26.09% 0.25 ± 0.01a 8.7% 0.32 ± 0.05b 39.1% 

干重(g) 0.059 ± 0.004a 0.083 ± 0.009b 40.68% 0.071 ± 0.005b 20.34% 0.065 ± 0.008a 10.17% 0.082 ± 0.01b 38.98% 

注：字母不同代表具有显著性差异，差异显著性水平为 p < 0.05。 
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3.1.3. 促生功能定量分析 
通过将 SGA510 和 B180 菌株接种于 NBRIP 平板上观察其解磷圈的大小，结果如图 3 所示。 
 

 
Figure 3. Phosphate-solubilizing effects of strains SGA510 and B180 
图 3. SGA510 和 B180 的解磷效果图 

 
观察发现，菌株 SGA510 和 B180 均能够在 NBRIP 培养基上形成透明解磷圈。其中，菌株 SGA510

解磷圈相对较大，2 个菌株的溶磷圈直径与菌落直径比(D/d)分别为 1.62 和 1.47。经过计算 SGA510 和

B180 解磷量分别为 41.06 ± 4.29 μg/mL 和 32.35 ± 5.41 μg/mL。测定 SGA510 和 SC21 的产 IAA 能力后发

现，分别为 16.01 ± 2.39 μg/mL 和 19.24 ± 3.85 μg/mL。 

3.1.4. 促生菌的鉴定、生理生化特性及生长特性 
将 SGA510、SC21 和 B180 均接种于 LB 培养基，参考《伯杰氏细菌鉴定手册》第九版进行形态学鉴

定[21]，观察菌落形态，结果如图 4(A)所示。SGA510 单菌落直径 1~2.5 mm，呈白褐色，不透明，质地呈

粉末状，上有轻微褶皱，其菌落边缘不规则整体为圆形。SC21 单菌落直径 1~3 mm，呈灰白色，不透明，

表面凸起有褶皱，无光泽，边缘略粗糙呈圆形。B180 单菌落直径 1~2 mm，呈米黄色，不透明，无光泽，

质地呈蜡装，上有褶皱，边缘略粗糙呈圆形。使用油镜观察在 LB 液体培养基培养 12 h 后 SGA510、SC21
和 B180 菌株的微观形态，结果如图 4(B)所示。三株菌均呈短杆状，往往多个首尾相连组成丝状，不运

动。与常见的芽孢杆菌形态相同。其中 SGA510 和 SC21 菌株可以清晰看到菌与菌之间的隔断，而 B180
菌与菌之间的连接更为紧密，隔断较小。 

 

 
Figure 4. Colony (A) and cell (B) morphology of SGA510, SC21, and B180 
图 4. SGA510、SC21 和 B180 的菌落(A)与细胞(B)形态 
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经测序将测序结果与NCBI数据库的序列进行比对。发现，菌株 SGA510为植物内生芽孢杆菌(Bacillus 
endophyticus)，与 B. endophyticus 序列一致性达到 99.24%。SC21 菌株为枯草芽孢杆菌(Bacillus subtilis)，
与 B. subtilis 序列一致性高达 99.72%。B180 菌株为枯草芽孢杆菌，与 B. subtilis 序列一致性高达 99.76%。 

植物内生芽孢杆菌是 2020 年被新划分命名的芽孢杆菌，最早从棉花植物之中分离得到。枯草芽孢杆

菌是被广泛应用的革兰氏阳性益生菌，其作用涵盖农业、工业、环保及医药等多个领域。枯草芽孢杆菌

其抑制植物病原菌的范围很广，包括植物根部病害、枝干病害等等，是一种理想的生防微生物[22]。市面

上也多以枯草芽孢杆菌为基础生产菌肥或菌剂，一是因为枯草芽孢杆菌具有促生效果，并且还能产生脂

肽类抗生素，起到抑制病原菌的作用。二是因为芽孢杆菌属具有强大的生存能力，在恶劣环境下会形成

芽孢结构进入休眠状态，能够长时间的保存，易于运输储存[23]。 
SGA510、SC21 和 B180 的生理生化特性如表 3 所示。SGA510 为革兰氏阳性菌，与 V-P、L-阿拉伯

糖、D-甘露醇、7% NaCl 生长、pH 5.7 生长、淀粉水解反应呈阳性，与柠檬酸盐、丙酸盐、D-木糖、明

胶、硝酸盐反应呈阴性。SC21 为革兰氏阳性菌，与 V-P、D-木糖、L-阿拉伯糖、D-甘露醇、7% NaCl 生
长、pH 5.7 生长、硝酸盐还原、淀粉水解反应呈阳性，与柠檬酸盐、丙酸盐、明胶液化、厌氧生长反应呈

阴性。B180 为革兰氏阳性菌，与 V-P、柠檬酸盐、D-木糖、L-阿拉伯糖、7% NaCl 生长、pH 5.7 生长、

硝酸盐还原、淀粉水解反应呈阳性，与丙酸盐、D-甘露醇、明胶液化、厌氧生长反应呈阴性。SC21 和 B180
完全符合枯草芽孢杆菌的特征，它们的硝酸盐还原反应为阳性，能够减少硝酸盐的积累，具有治理自然

环境中含硝酸盐的污水的潜力。而 SGA510 作为植物内生芽孢杆菌，在柠檬酸盐、D-木糖、硝酸盐还原

三项上为阴性，与枯草芽孢杆菌不同。三株菌均能够在低 pH 条件下生长，可见除了将其运用于沙漠盐碱

地外，还具有将其施用于酸性土壤及其作物的潜力，文钟林等人便曾使用 PGPR 修复过酸性土壤中的金

属铝污染[24]。 
 

Table 3. The physiological and biochemical characteristics of SGA510, SC21 and B180 
表 3. SGA510、SC21 和 B180 菌株的生理生化特性 

类别 
供试菌株 

SGA510 SC21 B180 

革兰氏染色 G+ G+ G+ 

乙酰甲基甲醇(V-P) + + + 

柠檬酸盐 − + + 

丙酸盐 − − − 

D-木糖 − + + 

L-阿拉伯糖 + + + 

D-甘露醇 + + − 

明胶液化 − − − 

7% NaCl 生长 + + + 

pH 5.7 生长 + + + 

硝酸盐还原 − + + 

淀粉水解 + + + 

厌氧生长 − − − 

 
由生长曲线可知(图 5)，SGA510 的对数生长期在 4~24 h，其中 0~12 h 生长最为迅速，12 h 后逐渐放
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缓，到达 24 h 后进入稳定期。SC21 菌株的对数生长期在 4~28 h，28 h 之前生长较为迅速，28 h 后到达

稳定期。B180 菌株的对数生长期在 4~24 h，24 h 后逐渐放缓，到达稳定期。 
 

 
Figure 5. 48-hour growth curves of SGA510, SC21 and B180 
图 5. SGA510、SC21 和 B180 菌株的 48h 生长曲线 

3.2. 复合菌剂对柠条生长的影响 

3.2.1. 三株促生菌间的拮抗作用 
从结果来看(图 6)，SGA510 与 B180 之间和 SC21 与 B180 之间无明显拮抗关系，而 SGA510 与 SC21

之间有明显拮抗作用。因此，分别选取 SGB (SGA510 + B180)和 SCB (SC21 + B180)组合进行复合菌剂的

柠条盆栽实验，分析复合菌剂对柠条生理指标和柠条根际土壤理化指标的影响。 
 

 
注：图 A 为 SGA510 与 B180 菌株拮抗检测，图 B 为 SC21 与 B180 菌株

拮抗检测，图 C 为 SGA510 与 SC21 菌株拮抗检测。 

Figure 6. Antagonism between strains 
图 6. 菌间拮抗性 

3.2.2. 复合菌剂对柠条生物量的影响 
施用复合菌剂后，柠条的生物量显著增长(p < 0.05)，如表 4、图 7 所示。与对照相比，施用 SGB 的

柠条株高、叶片数、鲜重和干重分别显著提高了 25.3%、30.3%、38.9%和 38.8% (p < 0.05)。SCB 处理与
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对照相比，株高、叶片数、鲜重和干重分别显著提高了 27.3%、20.6%、38.4%和 44.9% (p < 0.05)。研究

显示，含有多种微生物的复合菌剂代谢途径多于单一微生物接种剂，分泌的代谢产物也更多，能够处理

单一微生物无法解决的复杂有机物，且不会造成化学污染[25]。其次，复合菌剂促进了植物生长后，植物

根系又会分泌糖类和氨基酸反哺微生物，为其提供营养物质。促生菌和植物互相的正向效应在之前的多

种研究中已被证实，这是化学肥料无法比拟的优势[26]。 
 

Table 4. Biomass changes of C. korshinskii after co-inoculation with different bacterial consortia 
表 4. 施用复合菌剂后柠条生物量的变化 

指标 CK 
SGB (SGA510 + B180) SCB (SC21 + B180) 

生长指标 增长率 生长指标 增长率 

株高(cm) 17.1 ± 0.700b 21.433 ± 0.556a 25.3% 21.767 ± 0.665a 27.3% 

根长(cm) 9.767 ± 0.735a 10.933 ± 0.568a 12.1% 10.533 ± 0.752a 7% 

叶片数(个) 24.333 ± 1.528b 31.67 ± 2.082a 30.3% 29.333 ± 1.528a 20.6% 

鲜重(g) 0.211 ± 0.016b 0.293 ± 0.015a 38.9% 0.292 ± 0.012a 38.4% 

干重(g) 0.049 ± 0.006b 0.068 ± 0.005a 38.8% 0.071 ± 0.006a 44.9% 

注：字母不同代表具有显著性差异，差异显著性水平为 p < 0.05。 

 

 
Figure 7. Effects of a compound microbial agent on the biomass (A) and plant height (B) of C. korshinskii 
图 7. 复合菌剂对柠条生物量(A)和株高(B)的影响 

3.2.3. 复合菌剂对柠条生理指标的影响 
如图 8 所示，接种 SGA510、SC21、SGB 和 SCB 的柠条叶片叶绿素含量均显著高于不接菌对照(p < 

0.05)，分别增加 16.35%、18.16%、23.85%和 26.66%，而接种 B180 的柠条叶绿素含量与对照无显著差异

(p > 0.05)。可见 SGA510 和 SC21 促进了叶绿素积累，且复合菌剂效果优于单一菌剂。SGA510 和 SC21
均具有产 IAA 能力，Rizwana 等人便曾发现具有产 IAA 能力的 PGPR 能够促进植物叶绿素含量的升高

[27]。 
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注：字母不同代表具有显著性差异，差异显著性水平为 p < 0.05；图 A 为柠条叶片叶绿素含量，

图 B 为丙二醛含量，图 C 为超氧化物歧化酶含量，图 D 为可溶性蛋白含量。 

Figure 8. Effects of different microbial agents on the physiological of C. korshinskii 
图 8. 接种不同菌剂对柠条植株生理指标的影响 

 
B180 仅能解磷但不产 IAA，因此未显著提高叶绿素含量，说明在本试验条件下产 IAA 可能是促进

叶绿素合成的关键因素。复合菌剂处理的叶绿素含量高于单一菌剂处理，可能与不同菌株在根际的协同

作用有关，例如 SGA510 与 SC21 或 B180 组合后，同时提高了根际 IAA 水平和磷有效性，从而更有效地

促进养分吸收和叶绿素合成。在抗氧化指标方面，接种 SC21、SGB 和 SCB 的柠条 MDA 含量显著低于

对照组(p < 0.05)，分别降低 15.23%、16.44%和 14.59%。MDA 是膜脂过氧化产物[28]，其含量降低表明

菌剂处理减轻了氧化胁迫，提高了植物的抗逆性[29]。进一步测定超氧化物歧化酶(SOD)活性发现，接种

复合菌剂 SGB、SCB 的柠条 SOD 活性显著高于对照组(p < 0.05)，分别提高 19.7%和 20.42%，同时可溶

性蛋白含量也分别提高 12.74%和 9.18%，说明复合菌剂可能通过激活 SOD 清除超氧阴离子，并增加可溶

性蛋白作为渗透调节物质和酶蛋白来源，协同增强植物的抗氧化能力[30]。 

3.2.4. 复合菌剂对柠条根际土壤理化性质的影响  
根际微生物往往通过影响土壤理化性质的方式进而作用于植物[31]。如图 9 所示，不同菌剂处理对柠

条根际土壤的养分含量和酶活性产生了差异化的影响，其中土壤速效氮与速效钾含量在所有处理组中均

无显著变化(p > 0.05)，各处理数值与对照相差较小；在速效磷方面，植物内生芽孢杆菌 SGA510、枯草芽
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孢杆菌B180及复合菌剂 SGB处理均显著提高了其含量(p < 0.05)，分别较对照增加 26.1%、22.4%和 23.5%，

而枯草芽孢杆菌 SC21 与复合菌剂 SCB 处理虽略高于对照，但未达显著水平。土壤酶活性方面，脲酶和

过氧化氢酶活性在所有处理组中均与对照无显著差异(p > 0.05)；蔗糖酶活性在 SGA510、SGB 和 SCB 处

理下显著升高(p < 0.05)，分别较对照提高 20.9%、22.7%和 24.9%，SC21 与 B180 处理虽略高于对照但差

异不显著；土壤中的碱性磷酸酶可以促进土壤磷循环，释放出结合磷[32]，SGA510、B180 和 SGB 处理

下的碱性磷酸酶活性显著提高(p < 0.05)，分别提高 15.9%、13.3%和 17.1%，SC21 和 SCB 处理虽略高于

对照但差异不显著。总体而言，土壤速效氮、速效钾含量及脲酶、过氧化氢酶活性未受到明显影响，而

部分菌株及复合菌剂处理显著提升了速效磷含量、蔗糖酶活性和碱性磷酸酶活性，这表明在短期盆栽条

件下，这些菌剂可能通过改善根际土壤磷素供应和相关酶活性，为柠条的生长创造有利条件。 
 

 
注：字母不同代表具有显著差异，差异显著性水平为 p < 0.05；图 A 为速效氮含量，B 为速效磷含量，C 为速效钾含

量，D 为脲酶活性，E 为蔗糖酶活性，F 为碱性磷酸酶活性，G 为过氧化氢酶活性。 

Figure 9. Effects of bacterial consortia on soil physicochemical properties and enzyme activities 
图 9. 复合菌剂对土壤理化性质和酶活的影响 

3.3. 复合菌剂对柠条根际土壤细菌多样性的影响 

3.3.1. 添加菌剂对柠条根际土壤细菌群落 Alpha 多样性的影响 
Alpha 多样性分析是指基于 Shannon 和 Chao1 等指数进行微生物丰富度及均匀度分析，物种总数越多

则 Chao1 指数越大。Shannon 指数可以反映出群落的丰富度和均匀度，其指数与群落的多样性呈正相关。 
 

Table 5. Effects of different treatments on the alpha diversity of rhizosphere soil bacterial communities in C. korshinskii 
表 5. 不同处理对柠条根际土壤细菌群落 Alpha 多样性的影响 

处理 Chao1 Shannon Goods coverage 

CK 2966.61 ± 733.77a 9.687 ± 0.927a 0.990 ± 0.002c 

SGA510 1860.94 ± 419.94b 9.288 ± 0.741ab 0.999 ± 0.000a 

https://doi.org/10.12677/ije.2026.152024


刘思源 等 
 

 

DOI: 10.12677/ije.2026.152024 241 世界生态学 
 

续表 

SC21 2519.63 ± 575.52ab 9.377 ± 0.232ab 0.995 ± 0.003b 

B180 2742.82 ± 455.20ab 10.028 ± 0.427a 0.996 ± 0.002a 

SGB 1777.87 ± 326.92b 8.745 ± 0.392b 0.997 ± 0.001a 

SCB 2136.54 ± 617.95b 8.772 ± 0.530b 0.996 ± 0.002a 

注：字母不同代表具有显著性差异，差异显著性水平为 p < 0.05。 

 
添加菌剂对柠条根际土壤细菌群落多样的影响如表 5 所示。不同处理下，Goods coverage 指数均大于

0.99，可见物种覆盖度已达到最高水平，表明在此测序深度进行的细菌群落分析足够可靠。添加菌剂的处

理组与对照相比 Chao1 指数有所下降，其中 SGA510、SGB 和 SCB 处理显著下降(p < 0.05)，分别下降了

37.8%、40.1%和 28.3%。这可能是 SGA510 菌株对土壤中的部分微生物起到拮抗作用。有报道指出，一

些 PGPR 可以分泌脂肽类抗生素，降低土壤物种丰富度，使细菌群落复杂性降低，从侧面提高了细菌群

落的稳定性[33]。这与前期定性鉴定时发现 SGA510 菌株具有拮抗功能相呼应。许多芽孢杆菌具有一定的

拮抗性能，被广泛用于生物防治[34]。B180 处理的 Shannon 指数相较其他处理有所提高，维持了菌群的

物种丰富度。 

3.3.2. 复合菌剂对柠条根际土壤细菌群落组成的影响 
图 10(A)为门分类上的细菌丰度柱形图，通过柱形图能够看出不同处理对柠条根际土壤细菌组成的影

响。在不同处理中均包含变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteriota)、酸杆菌门(Acidobacteriota)
和蓝藻门(Cyanobacteria)等。其中变形菌门始终处于优势地位，SC21、SGB 和 SCB 处理均提高了变形菌

门的丰度，分别提高了 8.2%、7.1%和 17.2%。变形菌门包含多种功能菌群，能直接参与到氮素转化和碳

代谢中，促进土壤中的养分循环[35]。放线菌门在所有处理中均是仅次于变形菌门的优势菌门。它能够降

解纤维素、木质素等复杂有机物，进而提高土壤有机质[36]。添加不同菌剂后酸杆菌门的波动较大，SGA510
使其丰度上升，而 SCB 处理令其大幅下降。酸杆菌门作为土壤微生物中的重要一员，主要存活于酸性土

壤中，但在中性、甚至碱性土壤中也有所分布[37]。与对照相比，SGB 处理的蓝藻门丰度提高 7%，蓝藻

门能够分泌胞外多糖黏结土壤颗粒，提高土壤黏性，防止风化，此外，蓝藻门在沙漠盐碱地中还能起到

促进耐盐植物定植的作用[38]。 
 

 
Figure 10. Effects of different treatments on the composition of rhizosphere soil bacteria at the phylum (A) and genus (B) 
levels in C. korshinskii 
图 10. 不同处理对柠条根际土壤细菌门(A)与属(B)水平组成的影响 

 
图 10(B)为不同处理下根际土壤细菌属水平下的组成情况。可以看出占据优势地位的菌属大多归于变

形菌门，如马赛菌属(Massilia)、纤维弧菌属(Cellvibrio)和假单胞菌属(Pseudomonas)等等。SGA510、SC21、
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SGB 和 SCB 处理均提高了马赛菌属的丰度。马赛菌具有溶磷、耐受重金属等多种功能[39]。与对照相比，

所有处理的纤维弧菌丰度大幅下降，可能是芽孢杆菌对此菌属产生了一定的拮抗作用。SGA510、SGB 和

SCB 处理下的假单胞菌属丰度都有所上升，假单胞菌属往往具有一定的促生功能，与盆栽实验的结果相

契合。 

3.3.3. 添加菌剂对柠条根际土壤细菌群落结构的影响 
图 11 显示，不同处理对柠条根际细菌群落结构未产生显著影响(p > 0.05)。可见，在短期盆栽实验条

件下，所用复合菌剂并未显著改变土著微生物群落结构，表明其在与土壤本底菌群共存时具有较好的相

容性。可见复合菌剂在短期内对微生态系统的干扰较小，表现出一定的环境适应性和潜在应用安全性。 
 

 
Figure 11. Box plot of differences between groups of the Beta index 
图 11. Beta 指数组间差异箱型图 

4. 结论 

本研究从柠条根际土壤和平茬废弃物样品中分离得到 84 株芽孢杆菌，其中 11 株具有解磷、解钾或

产 IAA 的促生潜能。通过柠条萌发及盆栽实验，最终筛选出 SGA510 (植物内生芽孢杆菌)和 SC21、B180 
(均为枯草芽孢杆菌)三株高效促生菌，可显著提高柠条株高、根长、叶片数及生物量(p < 0.05)，其中 SGA510
兼具解磷、产 IAA 与拮抗功能。生理生化检验显示，三株菌均为革兰氏阳性，部分指标表现一致，而在

碳源利用、柠檬酸盐利用及硝酸盐还原等方面存在菌株特异性差异。基于菌株相容性构建了 SGB (SGA510 
+ SC21)和 SCB (SC21 + B180)两种复合菌剂，盆栽实验显示复合菌剂的促生效果总体优于多数单一菌株，

可提高柠条生物量、叶绿素含量及抗氧化酶活性，降低丙二醛含量，并在一定程度上改善根际土壤速效

磷含量及蔗糖酶等酶活性(p < 0.05)。高通量测序显示，各菌株及复合菌剂处理未显著改变根际微生物群

落总体组成(p > 0.05)，但部分处理降低了微生物丰富度并简化群落结构，提示在短期盆栽条件下可能存

在轻微的微生态调控作用。总体而言，本研究筛选的芽孢杆菌及其复合菌剂通过直接促生、改善土壤养

分与酶活性以及潜在调控根际微生态的多重途径促进柠条生长，显示出开发为柠条专用微生物菌剂的应

用潜力，但需要指出的是，本研究为短期盆栽实验，其长期田间效果及生态安全性仍需进一步验证。 
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