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施加微生物菌剂对马铃薯根际土壤细菌多样性的影响
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摘 要 为了从土壤微生物生态学的角度阐述微生物菌剂对马铃薯根际土壤细菌群落结构的影响,采用高

通量测序技术对细菌16SrRNAV3+V4区序列进行测序分析,以不施肥(CK)、单施化肥(F)作为对照,研究

T1(化肥+颗 粒 菌 剂75kg·hm-2)、T2(化 肥+颗 粒 菌 剂150kg·hm-2)、T3(化 肥+颗 粒 菌 剂225
kg·hm-2)、T4(化肥+颗粒菌剂300kg·hm-2)处理下根际土壤细菌群落多样性。结果表明,与F相比,T2
可以显著提高土壤细菌OTU数量、Chao1指数和ACE指数。门水平上,与CK、F相比,T4酸杆菌门分别降

低33.24%、29.33%,芽单胞菌门分别降低25.16%、21.01%。纲水平上,与CK相比,T4γ-变形菌纲和拟杆

菌纲相对丰度分别显著增加32.04%、59.73%,T3和 T4放线菌纲相对丰度分别显著增加129.11%、

169.68%,T4芽单胞菌纲、母链菌纲相对丰度分别显著降低26.91%、38.1%;与F相比,T3和T4酸微菌纲

相对丰度分别显著降低21.38%、24.04%,而放线菌纲相对丰度分别显著提高59.48%、87.72%,T2、T3和

T4拟杆菌纲相对丰度分别显著增加74.19%、73.52%、124.49%。说明施用微生物菌剂显著提高土壤细菌

的丰富度,改善菌群结构,增加有益菌的丰度,进而改善马铃薯土壤微环境。
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  甘肃省是中国马铃薯的主产区,面积和产量

均居全国第三位[1]。近年来,规模化和集约化的

种植模式以及化肥的不合理使用,导致马铃薯产

量和品质下降、土壤微生物多样性降低、土壤生态

系统失衡等问题日益突出[2],制约甘肃省马铃薯

产业健康发展。因此,研究新型环保肥料对土壤

生态环境具有重要的意义。微生物菌剂作为一种

新型环保肥料,含有大量有效活菌,可以分解土壤

有机质[3],促进土壤中难溶性养分的溶解和释

放[4-5];此外,这些有效菌在生命活动过程中,能够

分泌植物激素和抗生素等活性物质,刺激作物生

长[6];微生物菌剂还含有大量营养成分,其特定的

肥料效应能够提供作物生长所需的营养元素[7]。
微生物菌剂具有改善土壤结构[8-9]、提高土壤微生

物丰富度[10]、减轻病虫害[11]等作用,可实现农业

的持续发展。前人研究表明,哈茨木霉菌在提高

枸杞幼苗成活率的同时,提高了果实内含物多糖、

甜菜碱、总黄酮含量和胡萝卜素[12];施用菌剂可

有效降低连作棉田棉花黄萎病的发病率,并增产

9.64%~26.21%,缓解连作障碍的同时,显著降

低棉花根系丙二醛的含量,提高根系活力,减轻作

物的自毒作用,也可显著提高连作土壤碱解氮、有
效磷和速效钾含量,较不施菌剂处理分别增加

15.4%、36.8%、19.8%[13];复合微生物菌剂与氨

基酸水溶肥组合施用显著提高了香蕉土壤有益菌

鞘氨醇单胞菌属的物种丰度,且显著降低了土壤

致病真菌炭疽菌属的物种丰度,降低香蕉发病

率[14]。目前,微生物菌剂对马铃薯土壤微生物多

样性的研究鲜有报道。本研究采用高通量测序对

马铃薯土壤微生物多样性进行研究,从微生物生

态学的角度探讨施用不同剂量微生物菌剂马铃薯

根际土壤细菌群落组成和多样性,为土壤可持续

发展作理论支撑。



1 材料与方法

1.1 试验地概况

试验于2020年在甘肃省定西市团结镇高泉

山上 进 行。该 地 区 位 于 北 纬35°24'21″,东 经

104°34'94″,海拔2155m,年平均气温较低,年平

均降水量500~550mm,属干旱、半干旱地区。
试验地前茬作物是柴胡,土壤肥力良好,0~20
cm土层的有机质、全氮、全磷、全钾、速效氮、速效

钾分别 为7.5g·kg-1、0.73g·kg-1、0.67

g·kg-1、19.9g·kg-1、15.12 mg·kg-1、

174.81mg·kg-1,pH为8.21。

1.2 试验设计

供试马铃薯品种为‘陇薯10号’,试验所用菌

剂为黑沃土酸性微生物颗粒菌剂(有效活菌数≥5
亿/g),功能菌为枯草、地衣、解淀粉芽孢杆菌以及

哈茨木霉菌等多种复合菌,总养分≥15%(N:

10%,P2O5:2%,K2O:3%),定殖率为37.8%,由
黑沃土生物科技有限公司提供。大田试验共设计

6个处理,分别为:不施肥对照处理CK;单施化肥

对 照 处 理 F(N:180 kg·hm-2,P2O5:90
kg·hm-2,K2O:90kg·hm-2);处理T1(化肥+
颗粒菌剂75kg·hm-2);处理T2(化肥+颗粒菌

剂150kg·hm-2);处理 T3(化肥+颗粒菌剂

225kg·hm-2);处理 T4(化肥+颗粒菌剂300
kg·hm-2),其中施菌剂处理所施用的化肥量均

与单施化肥相同,化肥全部一次性在播前基施,黑
沃土酸性微生物颗粒菌剂采用穴施。试验共18
个小区,长8m,宽6m,面积48m2,试验地四周

均设有4行保护行。马铃薯采用全膜覆盖垄播栽

培,垄高30cm、行距60cm、株距30cm,播种密

度:52500穴·hm-2。试验于2020年4月20日

播种,于10月20日成熟收获。

1.3 田间管理及样品采集

播前撒施毒死蜱杀虫药75kg·hm-2,预防

虫害。苗高8~10cm时结合锄草适时中耕培土

提高地温,疏松土壤。样品于2020年8月采集各

试验小区耕层(0~20cm)土壤新鲜样品,将植株

和周围的土体取出,轻轻抖落掉根系外围土,取其

表层土壤,将取到的土样混合均匀,土样装到无菌

袋密封,放入冰盒带回实验室,并在-80℃的冰

箱储存,土样用于后续土壤微生物DNA提取及

微生物多样性分析。

1.4 根际土壤总DNA提取及PCR扩增

土壤样品利用CTAB方法对基因组DNA进

行提取,提取后的DNA使用Qbiut(厂家invitro-
gen,试剂 QubitTMdsDNAHSAssayKit)进行

浓度检测,使用10g·L-1 琼脂糖凝胶电泳检测

提取DNA的完整性。PCR扩增采用细菌通用引

物 338F (ACTCCTACGGGAGGCAGCA)和

806R(GGACTACHVGGGTWTCTAAT)进 行

扩增,PCR 反应用10μL 体系:KODFX Neo
Buffer5μL,2mmol·L-1dNTPs2μL,正向引

物(10μmol·L-1)0.3μL,反 向 引 物 (10

μmol·L-1)0.3μL,KODFXNeo0.2μL,Tem-
plateDNA5~50ng,补ddH2O至10μL。扩增

条件为95℃预变性5min,95℃变性30s,50℃
退火30s,72℃延伸40s,共25个循环,72℃延

伸7min,4℃保存备用。基于IlluminaNovaseq
测序平台构建小片段文库进行双末端测序,委托

北京百迈客生物科技有限公司完成。

1.5 数据分析与处理

高通量测序得到的原始数据通过拼接过滤最

后保留高质量序列用于分析,符合的序列进行

OTU聚类分析,基于聚类结果进行多样性分析;
分析不同分类水平下土壤细菌在群落结构上的相

似性。采用 MicrosoftExcel2016对试验数据进

行处理与作图,采用 DPS9.01进行统计分析,

LSD法 进 行 差 异 显 著 性 检 验。使 用 QIIME2
(Version2020.6)计算Chao1、ACE、Shannon指

数,采用基于Binary-Jaccard距离矩阵对细菌群

落进行β多样性分析。

2 结果与分析

2.1 测序数据质量评估及OTU聚类分析

由表 1 可 知,6 个 样 品 共 获 得 原 始 序 列

946008条,通过质控后获得高质量序列849727
条,有效序列数共797583条,平均序列长度为

417.67bp。其中,土壤样本CK、F、T1、T2、T3、

T4 分 别 读 取 了 142137、143102、145191、

144629、144456、130212条优化序列,T4与其

他处理差异显著。
依据0.97的序列相似性在6个土壤样本中

共检测出9939个OTU,每一个OTU被视为一

个微生物物种。所有的OTU数量可分为30门、

85纲、180目、266科、426属、463种。各土壤样

本CK、F、T1、T2、T3、T4所含的OTU数分别为
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1666、1657、1653、1676、1656、1631,其中共有

的OTU数为1558。各处理所含OTU数排序为

T2>CK>F>T3>T1>T4,其中F与T2差异

显著,T2较F增加1.15%;随着菌剂用量的增

加,OTU数量呈现出先增加后降低的趋势,在菌

剂用量增加到150kg·hm-2(T2)时达到最大

值,T2与T4差异显著,较T4增加2.76%。由此

表明施用化肥+颗粒菌剂150kg·hm-2 可显著

提高OTU数量。
图1是相似度在0.97条件下各土壤样品的

稀释曲线,细菌丰富度稀释曲线呈现出的趋势为

先升高后趋于平缓,逐渐达到饱和状态,表明所测

的样品序列很充分,环境中的物种数目不会因为

所测序列的增加而一直增加,可以真实的反映样

品中的细菌群落。

表1 样本测序数据统计结果

Table1 Statisticalresultsofsamplesequencingdata
样品名称
Sample

分类操作单元
OTU

原始序列数
Rawreads

高质量序列数
Cleanreads

有效序列数
Effectivereads

样品平均序列长度/bp
AvgLen

CK 1666ab 160062a 142137a 137417a 418a

F 1657b 160274a 143102a 135269a 418a

T1 1653ab 160075a 145191a 138476a 418a

T2 1676a 159851a 144629a 134964a 417a

T3 1656ab 160662a 144456a 134602a 418a

T4 1631b 145084b 130212b 116855b 417a

注:同列数据后不同小写字母表示不同处理间差异达5%显著水平(P<0.05)。

Note:Differentlowercaselettersafterthedatawithinthesamecolumnsindicatethesignificantdifferenceamongdifferenttreatmentat

0.05level.

图1 相似度为0.97条件下各土壤样品的稀释曲线

Fig.1 Dilutioncurveofeachsoilsample
withsimilarityof0.97

2.2 根际土壤细菌的多样性分析

2.2.1 土壤α多样性分析 在供试土壤样品

Alpha多样性指数中,Chao1指数和ACE指数越

大表明土壤样品中细菌的含量越高,土壤菌种的

丰富度越高。Shannon指数代表了菌群的多样

性,指数大小与菌群多样性高低成正比。由表2
可知,Chao1指数在各处理中的大小依次为T2>
CK>T1>T4>T3>F,与F相比,T2、T3分别增

加1.33%、0.11%,两者间差异显著;在不同菌剂

用量之间,T1与 T2差异显著,T2较 T1增加

0.65%。ACE指数排序为 T2>CK>T1>F>
T3>T4,F与 T2有极显著差异,T2较F增加

1.14%。Shannon指数大小依次表现为F>T2>
CK>T4>T1>T3,在不同菌剂用量之间,T2与

T3差异显著,T2较T3增加2.15%,施用菌剂处

理与对照无显著差异。结果表明,较单施化肥,微
生物菌剂可以显著增加土壤细菌的丰富度,尤以

菌剂用量为150kg·hm-2 时作用最明显;与不

同菌剂用量相比,菌剂用量为150kg·hm-2 可

以提高土壤细菌的多样性。

2.2.2 土壤β多样性分析 图2为 OTU水平

下采用样品间jaccard距离矩阵绘制的聚类热图,
样品距离热图的颜色可以反映样品间土壤细菌群

落结构与多样性的差异,颜色越蓝表示样品间距

离越近,细菌群落相似度越高,越红则距离越远。

T4与CK、F、T1的土壤细菌群落之间具有差异,
其中T4和F、T1的细菌群落之间的差异显著。
说明施用菌剂的用量越高对土壤细菌群落的影响

越大。

2.3 根际土壤细菌群落结构多样性分析

2.3.1 门水平根际土壤细菌群落结构变化 图

3为供试土壤细菌门水平上的分类,其中相对丰

度较高的分别是变形菌门(Proteobacteria)、放线

菌门(Actinobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)、
芽单 胞 菌 门 (Gemmatimonadetes)、绿 弯 菌 门

(Chloroflexi)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、疣微菌

门(Verrucomicrobia)。土壤细菌各处理在组成
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表2 不同处理马铃薯根际土壤细菌群落多样性

Table2 Diversityofbacterialcommunityinpotatorhizospheresoilunderdifferenttreatments
样品名称
SampleID

Chao1指数
Chao1index

ACE指数
ACEindex

Shannon指数
Shannonindex

CK 1682.24ABabc 1672.45ABab 9.13Aab

F 1660.53Bc 1660.18Bb 9.26Aab

T1 1671.86ABbc 1660.33ABab 9.02Aab

T2 1682.65Aa 1679.05Aa 9.17Aa

T3 1662.33ABab 1659.48ABab 8.97Ab

T4 1663.04ABabc 1650.82ABab 9.02Aab

注:同列数据后不同大小写字母表示不同处理间差异达1%和5%显著水平(P<0.01,P<0.05)。

Note:Differentcapitalandlowercaselettersafterthedatawithinthesamecolumnsindicatesignificantdifferencesamongdifferenttreat-

mentsat0.01and0.05levels.

图2 OTU水平下土壤细菌距离热图

Fig.2 HeatmapofsoilbacteriadistanceatOTUlevel

上没有区别,但在菌群结构和相对丰度上有一定

差异。变形菌门是各供试土壤的优势菌门(占比

为31.40%~34.78%),相对丰度最高,各处理间

差异不显著。放线菌门在土壤中分布较广,是本

研究的第二大优势菌门,与F相比,T4放线菌门

相对丰度增加4.59%,CK、T1、T2、T3分别降低

29.19%、17.08%、8.26%、0.77%,其中F与其余

各处理均达到显著水平,且与CK、T1、T2达到极

显著水平,T4放线菌门相对丰度最高,较CK增

加35.10%。酸杆菌门菌剂用量为300kg·hm-2

(T4)时土壤菌群丰度最高,在不施肥土壤中丰度

最低,与CK相比,T2、T3、T4分别降低27.38%、

22.17%、33.24%,两者之间均有显著差异,且CK
与T4达到极显著水平;与F相比,T4酸杆菌门相

对丰度降低29.33%,两者差异显著;随着菌剂用

量增加,酸杆菌门在土壤中的相对丰度呈现先降

低再增加后降低的趋势,菌剂用量增加到300
kg·hm-2(T4)时达到最低值,其中T1与T4差

异显著,T4较T1降低26.81%。与CK、F相比,

T4芽 单 胞 菌 门 相 对 丰 度 分 别 降 低 25.16%、

21.01%,两者之间均有显著差异,且CK与T4达

到极显著水平;随着菌剂用量增加,芽单胞菌门在

土壤中相对丰度变化趋势与酸杆菌门相同,T4较

T1、T3分别降低21.01%、17.73%,两者之间有

显著差异。由此可见,施用微生物菌剂可显著引

起马铃薯根际土壤细菌门水平群落组成的变化,
较不施肥和单施化肥,施用微生物菌剂会显著降

低酸杆菌门、芽单胞菌门的相对丰度,且以菌剂用

量300kg·hm-2 时最为显著。较单施化肥,菌剂

用量为300kg·hm-2 时可以显著提高放线菌门

的相对丰度,其余处理则会降低放线菌门的相对

丰度。

2.3.2 纲水平根际土壤细菌群落结构变化 由

图4可知,供试土壤细菌在纲水平上主要有α-变
形菌纲(Alphaproteobacteria)、γ-变形菌纲(Gam-
maproteobacteria)、芽单胞菌纲(Gemmatimona-
detes)、Subgroup_6、放线菌纲(Actinobacteria)、
拟杆菌纲(Bacteroidia)、酸微菌纲(Acidimicrobi-
ia)、δ-变形菌纲(Deltaproteobacteria)、母链菌纲

(Blastocatellia_Subgroup_4)、绿弯 菌 纲(Chlo-
roflexia)。平均丰度小于1.50%的部分(others)
未在图中显示。通过细菌群落丰度比例可知,α-
变形 菌 纲(17.54%~19.56%)和 γ-变 形 菌 纲

(10.24%~13.62%)在土壤细菌结构中所占比例

最大,α-变形菌纲是各处理的优势菌纲,各处理间

差异不显著。γ-变形菌纲是第二大优势菌纲,其
相对丰度大小依次为:T4>T2>T3>T1>CK>
F,与CK相 比,T4γ-变 形 菌 纲 相 对 丰 度 增 加
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图3 供试土壤细菌门水平分类

Fig.3 Classificationofbacterialphylumlevelintestedsoil

图4 供试土壤细菌纲水平分类

Fig.4 Classificationofbacterialclasslevelintestedsoil

32.04%,两者有显著差异。与CK相比,T4芽单

胞菌纲相对丰度降低了26.91%,两者达到极显

著水平;随着菌剂用量增加,其相对丰度呈现出先

降低后增加再降低的趋势,T2、T3、T4较 T1分

别降低14.38%、11.94%、32.45%。与CK、F相

比,T3放线菌纲相对丰度分别增加129.11%、

59.48%,T4分别增加169.68%、87.72%,T3、

T4和CK、F差异显著,其中CK和T3、T4达到

了极显著水平;在不同菌剂用量中T3、T4较T1
分别增加93.39%、127.63%,且两者之间差异显
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著。与F相比,T2、T3、T4拟杆菌纲相对丰度分

别增加74.19%、73.52%、124.49%,且两者间达

到极显著水平;与CK相比,T4拟杆菌纲相对丰

度增加了59.73%,两者间有显著差异;在不同菌

剂用量之间,T1与T2、T3、T4有显著差异,T2、

T3、T4 较 T1 分 别 增 加 46.80%、46.24%、

89.20%。与F相比,T3、T4酸微菌纲相对丰度

分别降低21.38%、24.04%,两者间均有显著差

异。与CK相比,T2、T3、T4母链菌纲相对丰度

分别降低32.25%、29.20%、38.10%,两者间均

有显著差异,且CK与 T4达到极显著水平。绿

弯菌属于光合细菌类群,能够利用光合作用来维

持生存。与F相比,T1、T2绿弯菌纲相对丰度分

别降低了39.38%、40.45%,两者间有显著差异。
由此可见,施用微生物菌剂可显著引起马铃薯根

际土壤细菌纲水平群落组成的变化,较不施肥,微
生物菌剂可以显著提高γ-变形菌纲相对丰度,可
以显著降低芽单胞菌纲、母链菌纲相对丰度,且都

以菌剂用量为300kg·hm-2 时最显著。较单施

化肥,微生物菌剂可以显著降低酸微菌纲、绿弯菌

纲相对丰度。较对照,菌剂用量为300kg·hm-2

可以显著提高放线菌纲和拟杆菌纲相对丰度。

3 讨 论

土壤中大量的细菌会抑制病原菌的生长繁

殖,土壤细菌的丰富度与土壤健康息息相关[15]。
本研究基于高通量测序平台IlluminaNovaseq对

不同用量微生物菌剂的马铃薯根际土壤细菌的多

样性进行了分析,结果表明,马铃薯施用微生物菌

剂后土壤细菌多样性发生显著变化,单施化肥与

菌剂用量为150kg·hm-2 两者差异显著,说明

施用菌剂可以显著增加土壤细菌的Chao1指数

和ACE指数。前人研究结果也证明,复合木霉

菌菌剂处理后的小麦根际土壤细菌Shannon指

数及Chao1指数显著增加[16];枯草芽胞杆菌菌肥

会在一定程度上提高土壤细菌种群多样性,使土

壤细菌群落结构更加丰富[17];黄腐酸与微生物菌

剂协同处理后可显著提高烟草根际土壤细菌群落

Shannon指数和辛普森指数,有效改善了根际土

壤细菌的生态环境[18]。
在门、纲水平上,马铃薯根际土壤的优势菌门

有变形菌门、放线菌门、酸杆菌门,本研究中变形

菌门是存在于土壤中最为广泛的优势菌门,此结

果与前人研究结果一致[19-24]。主要原因可能是微

生物菌剂的施用影响了原有土壤微生物菌群结

构,并形成了一种特定的微生态环境。本研究表

明,在单施化肥的基础上,增施300kg·hm-2 的

微生物菌剂可显著增加有益菌群放线菌门相对丰

度,这与前人研究结果一致[25]。放线菌具有解磷

固氮的作用,其代谢产物中产生的一些物质不仅

对病原菌有拮抗作用[26],还可以降解一些有毒有

害物质[27-28],说明微生物菌剂会明显减轻病原菌

和有害物质对土壤的侵害,使土壤生态系统向着

健康的方向发展。酸杆菌门是本研究中的第三大

优势菌门,酸杆菌门适宜在较贫瘠的土壤上生

存[29],其相对丰度与土壤肥力成反比,可以作为

土壤养分状况的指示菌[30]。本研究中不施肥处

理中酸杆菌门的相对丰度最低,单施化肥次之,而
菌剂用量为300kg·hm-2 相对丰度最高,说明

微生物菌剂可以有效活化土壤养分、提高土壤肥

力。纲水平上,本研究发现,较不施肥,菌剂用量

为300kg·hm-2 会显著提高γ-变形菌纲的相对

丰度,这与李金花等[31]、谭雪莲[32]的研究结果相

反,原因可能是菌剂用量为300kg·hm-2 的土

壤处于高营养状态,γ-变形菌纲在土壤养分含量

较高的环境中含量丰富,且含有一些优势菌,例
如:氨氧化细菌,说明高养分含量对γ-变形菌纲

的相对丰度有促进作用。此外,研究发现较不施

肥与单施化肥,施用菌剂也会显著提高拟杆菌纲、
放线菌纲的相对丰度。拟杆菌具有溶磷作用,其
相对丰度和速效磷含量成正比[25],拟杆菌不仅对

土壤有机碳转化为无机碳的过程起到重要作

用[30],而且还可以分解高分子物质达到降解的目

的[33]。酸微菌纲、放线菌纲均属于放线菌门,以
往研究表明,放线菌纲对增加土壤有机碳、氮磷

比、碳氮比上有极显著的作用,但会降低土壤

pH,而 酸 微 菌 纲 与 土 壤 pH 呈 显 著 正 相 关 关

系[34],本研究供试土壤为碱性土壤,施用菌剂使

酸微菌纲显著降低,说明菌剂有中和土壤酸碱度

的作用,放线菌纲在施用菌剂后显著增加,说明施

用菌剂会促进土壤营养元素的流动,这与前人研

究结 果 一 致[35]。本 研 究 中 菌 剂 用 量 为 300
kg·hm-2 较不施肥会显著降低芽单胞菌纲的相

对丰度,这与前人研究结果一致[14,36]。芽单胞菌

纲中含有很多病原菌,如肠杆菌科、假单胞菌科,
说明菌剂可以通过降低芽单胞菌纲的相对丰度,
从而降低马铃薯的发病几率。
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4 结 论

较单施化肥,菌剂用量为150kg·hm-2 时

会显著提高土壤细菌OTU数量和丰富度。施用

微生物菌剂对土壤细菌结构有很大的影响,与对

照相比,菌剂用量为300kg·hm-2 时可以显著

降低酸杆菌门、芽单胞菌门相对丰度,显著提高放

线菌纲、拟杆菌纲相对丰度;较单施化肥,菌剂用

量为300kg·hm-2 时可以显著提高放线菌门的

相对丰度,显著降低酸微菌纲相对丰度;较不施

肥,菌剂用量为300kg·hm-2 时可显著提高γ-
变形菌纲相对丰度,降低芽单胞菌纲相对丰度。
微生物菌剂显著改善了土壤细菌菌群结构,增加

了有益菌的丰度,进而改善了马铃薯土壤微环境。
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EffectofMicrobialAgentsonBacterialDiversityinPotatoRhizosphereSoil

YANGNan1,TANXuelian2,GUOTianwen1,3,
ZHANGPingliang2andLIUXiaowei2

(1.CollegeofResourceandEnvironment,GansuAgriculturalUniversity,Lanzhou 730070,China;2.Instituteof

DrylandAgriculture,GansuAcademyofAgriculturalSciences,Lanzhou 730070,China;

3.GansuAcademyofAgriculturalSciences,Lanzhou 730070,China)

Abstract Inordertoillustratetheeffectofmicrobialagentsonthebacterialcommunitystructureof
potatorhizospheresoilfromtheperspectiveofmicrobialecology,thehigh-throughputsequencing
technologywasusedtosequenceandanalyzethesequenceofthebacterial16SrRNAV3+V4region,

CK(nofertilizer)andF(singleapplicationofchemicalfertilizers)wereusedascontrols,thediversity
analysisofrhizospheresoilbacterialcommunitieswasstudiedundertreatmentsofT1(fertilizer+
granularagent75kg·hm-2),T2(chemicalfertilizer+granularagents150kg·hm-2),T3(chemi-
calfertilizer+granularagents225kg·hm-2)andT4(chemicalfertilizer+ granularagents300
kg·hm-2).TheresultsshowedthatT2couldsignificantlyincreasethenumberofOTU,Chao1index
andACEindexcomparedwithF.ComparedwithCKattheFlevel,T4Acidobacteriadecreasedby
33.24%,29.33%,respectively.Gemmatimonadetesdecreasedby25.16%,21.01%,respectively.Com-
paredwithCKattheclasslevel,therelativeabundancesofT4GammaproteobacteriaandBacteroidia
increasedby32.04%and59.73%,respectively,andtherelativeabundancesofT3andT4Actinobac-
teriaincreasedby129.11%and169.68%,respectively,therelativeabundancesofT4Gemmatimona-
detesandBlastocatellia_Subgroup_4decreasedby26.91%and38.1%,respectively;comparedwith
F,therelativeabundancesofT3andT4Acidimicrobiiadecreasedby21.38%and24.04%,respective-
ly,whiletherelativeabundancesofActinobacteriaincreasedby59.48%and87.72%,respectively.
TherelativeabundanceofT2,T3andT4Bacteroidiaincreasedby74.19%,73.52%,124.49%,re-
spectively.Thisstudyindicatedthattheapplicationofmicrobialagentssignificantlyincreasesthe
abundanceofsoilbacteria,improvesthemicrobialcommunitystructure,andincreasestheabundance
ofbeneficialbacteria,andthenimprovesthesoilmicroenvironmentofpotato.
Keywords Microbialagents;Rhizospheresoil;Bacterialdiversity;Potato
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