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哈茨木霉菌对水稻幼苗根际土壤

微生物和酶活性的影响
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摘 要：采用钵盘育苗试验，研究了哈茨木霉菌在调节水稻苗床土壤微生物群落及土壤酶活性中的作用。研

究结果表明：哈茨木霉菌能有效调节水稻幼苗根际土壤微生物群落组成；哈茨木霉菌对细菌、真菌和放线菌数量的

影响程度明显不同，播种２８天后，哈茨木霉菌接种处理的水稻幼苗根际土壤细菌和放线菌数量较对照分别增加
５０．７０％和４８．５６％，而真菌数量较对照减少１６．１５％，并且哈茨木霉菌数量较刚播种时增加了１３８．４６％；哈茨木霉菌
也能显著提高土壤脲酶、磷酸酶和蔗糖酶的活性，分别较对照提高８．５５％、１８．３１％和４９．６１％。研究表明，哈茨木
霉菌具有改善土壤微生态环境的作用。
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水稻是黑龙江省主要农作物之一，其种植面积

已达到３３３．３万公顷，占全省农作物面积的四分之
一。育秧是水稻生产中的重要环节，提高秧苗素质

是保证水稻高产、稳产的基础关键措施，同时也是提

高水稻抗灾害能力的有效途径。因此，有关水稻壮

秧理论与技术研究受到广泛关注。随着绿色农业、

有机农业和生态农业的发展，有机壮秧剂和生物壮

秧剂等水稻育秧配套技术也得到了快速发展。许多

研究表明，哈茨木霉菌（Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａｈａｒｚｉａｎｕｍ）不仅
对多种植物病原菌具有拮抗作用［１－３］，而且也能促

进植物的生长［４－５］和提高植物的抗逆性［６－７］。因

此，哈茨木霉菌是具有较好开发前景的农用微生物

菌株。

土壤微生物和土壤酶是构成土壤微生态环境的

两个重要组分，并且是决定土壤功能的两个关键性

因素。土壤微生物在促进腐殖质形成、养分吸收、养



分固定、养分释放等方面有重要作用［８－９］，土壤酶参

与土壤中各类生化反应，并与土壤中多种生态过程

密切相关［１０］，因此，土壤微生物和土壤酶在土壤生

态系统的物质和能量循环以及有机物质转化等过程

中扮演重要角色。

目前有关哈茨木霉菌对土壤微生态环境影响的

研究报道较少。为此，笔者开展了哈茨木霉菌对水

稻苗根际土壤酶活性和土壤微生物影响的研究，探

索哈茨木霉菌在调节土壤微生态环境中的作用，为

利用哈茨木霉菌研制水稻苗床生物壮秧剂提供理论

依据。

１ 材料与方法

１．１ 供试材料

供试菌株为本实验室分离的哈茨木霉菌（Ｔｒｉ
ｃｈｏｄｅｒｍａｈａｒｚｉａｎｕｍ），供试水稻品种为合江１９。哈茨
木霉使用ＰＤＡ培养基，采用平板培养法，在 ２５℃～
２６℃恒温黑暗条件下培养５ｄ，用无菌水洗脱菌株孢
子，配制成孢子悬浮液备用。

１．２ 试验方法

１．２．１ 育苗处理 育苗土取自黑龙江八一农垦大

学试验站，土壤为草甸黑钙土，土壤有机质含量２１．６
ｇ·ｋｇ－１，碱解氮 １６０．６５ｍｇ·ｋｇ－１，速效磷 ９．７４
ｍｇ·ｋｇ－１，速效钾１４５．６０ｍｇ·ｋｇ－１，ｐＨ７．７４。土壤用
０．５ｃｍ筛子过筛。苗床土用１％浓度硫酸调酸，ｐＨ
４．５～５．５。采用塑料软盘育苗方法，育秧盘规格为
５７５ｍｍ×２７５ｍｍ×２６ｍｍ，６４８个方孔，方孔大小为
１５ｍｍ×１５ｍｍ。每孔播４粒种子，出苗后每孔定苗
３株。试验设喷洒无菌水处理和喷施哈茨木霉孢子
悬浮液处理，孢子悬浮液浓度为１０６个孢子·ｍＬ－１，
每孔喷液量为０．０５ｍＬ。每个处理播种４盘。
１．２．２ 土壤微生物的分离 播种 ０、７、１４、２１、２８ｄ
后，从穴盘中取５０穴土壤样品，将土壤样品混合，用
于土壤微生物的分离。土壤微生物的分离采用平板

稀释法［１１］。细菌分离采用牛肉膏蛋白胨琼脂（ＮＡ）
培养基；放线菌分离采用改良高氏一号琼脂培养基；

真菌分离采用马丁氏（Ｍａｒｔｉｎ）琼脂培养基。土壤含
水量采用 １０５℃烘干法，通过换算得到每克干土中
微生物的数量，即ｃｆｕ·ｇ－１干土。
１．２．３ 水稻土壤酶活性的测定 土壤取样方法同

上。土壤脲酶活性、蔗糖酶活性、碱性磷酸酶活性和

纤维素酶活性测定分别采用靛酚比色法、３，５－二硝
基水杨酸比色法、磷酸苯二钠法和蒽酮比色法［１２］。

土壤脲酶活性以１小时后１ｇ土壤中 ＮＨ３－Ｎ的μｇ
数表示；蔗糖酶活性以 １小时后 １ｇ土壤中葡萄糖

的ｍｇ数表示；碱性磷酸酶活性以１小时后１ｇ土壤
中释放出酚的ｍｇ数表示；纤维素酶活性以１小时后
１ｇ土壤中葡萄糖的μｇ数表示。
１．３ 数据统计分析

采用 ＳＰＰＳ１０．０统计软件对数据进行差异显著
性和相关分析。

２ 结果与分析

２．１ 哈茨木霉菌定殖及其对水稻幼苗根际土壤微

生物数量的影响

由图１可知，对照处理的苗床土壤中哈茨木霉
菌数量较少，并且 ５个不同取样时期的数量差异不
明显。接种哈茨木霉菌的苗床土壤中哈茨木霉菌数

量明显高于对照处理，并且不同取样时期的哈茨木

霉菌数量差异显著（Ｐ＜０．０１）。水稻幼苗生长 ２８
天后，苗床土壤中哈茨木霉菌数量较刚播种时增加

了１３８．４６％。

图１ 哈茨木霉菌在水稻幼苗根际定殖情况

Ｆｉｇ．１ ＣｏｌｏｎｉｚａｔｉｏｎｏｆＴ．ｈａｒｚｉａｎｕｍｉｎｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｓｏｉｌｄｕｒｉｎｇｒｉｃｅｓｅｅｄｌｉｎｇｓｔａｇｅ

注：小写字母表示０．０１水平的差异显著性。

Ｎｏｔｅ：ＳｍａｌｌｌｅｔｔｅｒｓｒｅｐｒｅｓｅｎｔｔｈｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅａｔＰ＜０．０１．

从表１可以看出，对照处理苗床幼苗根际土壤
细菌和土壤真菌数量随着水稻幼苗的生长呈现增加

的趋势，而土壤放线菌的数量表现出先增加后下降

的趋势。接种处理的幼苗根际土壤细菌和放线菌数

量均呈现出随着水稻幼苗的生长而增加趋势。在水

稻幼苗生长２１天后，接种处理的幼苗根际土壤细菌
和放线菌数量均明显高于对照处理，分别增加

２６．４７％和３６．９０％。接种处理的土壤真菌数量呈现
先增加后下降的趋势。水稻幼苗生长２１天后，接种
处理土壤真菌数量较对照处理降低５．６２％，水稻幼
苗生长２８天后，接种处理的土壤真菌数量较对照处
理降低了 １６．１５％。以上结果表明，接种哈茨木霉
菌可以提高水稻幼苗根际土壤微生物数量，并能调

节土壤微生物群落结构。在改善水稻苗床土壤养分
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转化和循环方面具有积极的作用。

表１ 哈茨木霉菌对水稻幼苗根际可培养微生物数量的影响

Ｔａｂｌｅ１ ＥｆｆｅｃｔｏｆＴ．ｈａｒｚｉａｎｕｍｏｎｃｕｌｔｕｒａｂｌｅｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓｉｎｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｓｏｉｌｄｕｒｉｎｇｒｉｃｅｓｅｅｄｌｉｎｇｓｔａｇｅ

播种时间／ｄ
Ｄａｙｓａｆｔｅｒ
ｓｏｗｉｎｇ

细菌／（１０６ｃｆｕ·ｇ－１）
Ｂａｃｔｅｒｉａ

接种处理

Ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ
对照

ＣＫ
增长率／％
Ｉｎｃｒｅａｓｅｒａｔｅ

真菌／（１０５ｃｆｕ·ｇ－１）
Ｆｕｎｇｉ

接种处理

Ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ
对照

ＣＫ
增长率／％
Ｉｎｃｒｅａｓｅｒａｔｅ

放线菌／（１０５ｃｆｕ·ｇ－１）
Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅ

接种处理

Ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ
对照

ＣＫ
增长率／％
Ｉｎｃｒｅａｓｅｒａｔｅ

０ ２．６２±０．２１ ２．５４±０．１８ ３．１５ａ ７．８３±０．６７ ７．８６±０．５６ －０．３８ｂｃ １５．４６±１．１３ １５．６２±１．０５ －１．０２ａ

７ ３．６１±０．２３ ３．１２±０．３５ １５．７１ｂ ９．０３±０．８９ ８．６２±０．６１ ４．７６ｃ １８．９５±１．３７ １７．２３±１．６１ ９．９８ｂ

１４ ３．９５±０．３２ ３．４２±０．２６ １５．４９ｂ １２．９５±０．９５ １１．５８±０．８７ １１．８ｄ ２０．３５±１．７６ １８．５４±１．２７ ９．７６ｂ

２１ ４．７３±０．４８ ３．７４±０．３３ ２６．４７ｃ １２．２５±１．０５ １２．９８±１．１０ －５．６２ｂ ２２．６３±１．２１ １６．５３±１．２２ ３６．９０ｃ

２８ ６．４８±０．４５ ４．３０±０．３７ ５０．７０ｄ １１．８４±１．１２ １４．１２±０．８６ －１６．１５ａ ２４．７８±１．４４ １６．６８±１．３４ ４８．５６ｄ

注：不同小写字母表示０．０１水平的差异显著性。

Ｎｏｔｅ：ＤｉｆｆｅｒｅｎｔｓｍａｌｌｌｅｔｔｅｒｓｒｅｐｒｅｓｅｎｔｔｈｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅａｔＰ＜０．０１．

２．２ 哈茨木霉菌对水稻幼苗根际土壤脲酶活性的

影响

由图２可知，随着水稻幼苗的生长，土壤脲酶活
性呈现上升趋势。水稻播种７天和１４天后，接种哈
茨木霉菌处理的水稻根际土壤脲酶活性与对照处理

之间差异不显著。接种２１天和２８天处理的土壤脲
酶活性显著高于对照处理（Ｐ＜０．０１），分别增强１０．
２３％和８．５３％。这一结果说明，哈茨木霉菌对提高
水稻幼苗根际土壤脲酶活性具有积极的作用。

图２ 哈茨木霉菌对土壤脲酶活性的影响

Ｆｉｇ．２ ＥｆｆｅｃｔｏｆＴ．ｈａｒｚｉａｎｕｍｏｎｓｏｉｌｕｒｅａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ

２．３ 哈茨木霉菌对水稻幼苗根际土壤蔗糖酶活性

的影响

图３可知，水稻播种２１天前，水稻苗床土壤蔗
糖酶活性呈上升趋势，之后呈现下降。接种哈茨木

霉菌处理的水稻苗床土壤蔗糖酶活性高于对照处

理。播种２１天后，接种哈茨木霉菌处理的土壤蔗糖
酶活性较对照处理高出２５．１％。虽然播种２８天后，
接种和对照处理的土壤蔗糖酶活性均明显下降，但

接种处理较对照处理高出４９．６１％。

图３ 哈茨木霉菌对土壤蔗糖酶活性的影响

Ｆｉｇ．３ ＥｆｆｅｃｔｏｆＴ．ｈａｒｚｉａｎｕｍｏｎｓｏｉｌｉｎｖｅｒｔａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ

２．４ 哈茨木霉菌对水稻幼苗根际土壤碱性磷酸酶

活性的影响

土壤磷酸酶能促使土壤有机磷的矿化与分解，

有助于植物对磷的吸收，其活性是表征土壤供磷能

力的重要指标之一。由图 ４可知，接种处理与对照
处理的土壤碱性磷酸酶活性变化趋势基本相似，但

播种２８天后，接种处理的土壤碱性磷酸酶活性显著
增强，较对照处理的磷酸酶活性高 １８．３１％。这一
结果表明，水稻苗床施入哈茨木霉菌可以在一定程

度上提高土壤磷酸酶的活性。

图４ 哈茨木霉菌对土壤碱性磷酸酶活性的影响

Ｆｉｇ．４ＥｆｆｅｃｔｏｆＴ．ｈａｒｚｉａｎｕｍｏｎｓｏｉｌａｌｋａｌｉｎｅｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ
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２．５ 哈茨木霉菌对水稻幼苗根际土壤纤维素酶活

性的影响

从图５可以看出，对照处理的水稻幼苗根际土
壤纤维素酶活性随着水稻生长总体呈上升趋势，而

接种哈茨木霉菌处理的水稻幼苗根际土壤纤维素酶

活性在播种 １４天前呈上升趋势，而后呈现下降趋
势。在接种处理中，水稻播种２１天和２８天后，苗床
土壤纤维素酶活性较播种１４天处理的酶活性分别
降低１１．０２％和１３．８９％。播种２１天和２８天后，接
种处理较对照处理的土壤纤维素酶活性分别降低了

４．７８％和１８．４２％。
２．６ 土壤酶活性与土壤微生物数量的相关性分析

由表２可知，接种哈茨木霉处理苗床的土壤脲
酶和土壤蔗糖酶活性均与细菌、真菌、放线菌和哈茨

木霉菌数量呈显著或极显著正相关；对照处理的土

壤脲酶活性仅与细菌、真菌数量呈极显著相关性，但

与哈茨木霉菌数量相关性较小。土壤蔗糖酶活性与

细菌、真菌、放线菌和哈茨木霉菌数量未显现出显著

相关性。接种和对照处理的土壤碱性磷酸酶活性仅

与细菌数量呈显著正相关。对照处理的纤维素酶活

性与细菌和真菌数量呈现显著正相关，而接种处理

的纤维素酶活性与各类微生物数量无显著相关性。

图５ 哈茨木霉菌对土壤纤维素酶活性的影响

Ｆｉｇ．５ ＥｆｆｅｃｔｏｆＴ．ｈａｒｚｉａｎｕｍｏｎｓｏｉｌｃｅｌｌｕｌａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ

表２ 土壤酶活性与微生物数量的相关性

Ｔａｂｌｅ２ Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｅｎｚｙｍａｔｉｃａｃｔｉｖｉｔｙａｎｄｍｉｃｒｏｂｉａｌｎｕｍｂｅｒｕｎｄｅｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

土壤微生物

Ｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌ

接种处理 Ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ

脲酶

Ｕｒｅａｓｅ
蔗糖酶

Ｉｎｖｅｒｔａｓｅ
碱性磷酸酶

Ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ
纤维素酶

Ｃｅｌｌｕｌａｓｅ

对照 ＣＫ

脲酶

Ｕｒｅａｓｅ
蔗糖酶

Ｉｎｖｅｒｔａｓｅ
碱性磷酸酶

Ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ
纤维素酶

Ｃｅｌｌｕｌａｓｅ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ ０．９４９ ０．８３６ ０．８１１ －０．５００ ０．９５２ ０．３５８ ０．７１４ ０．８２２

真菌 Ｆｕｎｇｉ ０．９３２ ０．９１８ ０．５９６ －０．１９０ ０．９８４ ０．４４８ ０．６８８ ０．８５５

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅ ０．９６１ ０．９１９ ０．６７６ －０．３４２ ０．１６６ ０．３５６ ０．３３４ ０．１３５

哈茨木霉 Ｔ．ｈａｒｚｉａｎｕｍ ０．９８９ ０．９６９ ０．５８１ －０．４４８ ０．５６２ ０．５３２ ０．４１０ ０．２４６

注：表示土壤酶活性与土壤微生物的相关性在 Ｐ＜０．０５达到显著水平，表示土壤酶活性与土壤微生物的相关性在 Ｐ＜０．０１达到极
显著水平。

Ｎｏｔｅ： ｍｅａｎｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎａｔＰ＜０．０５； ｍｅａｎｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎａｔＰ＜０．０１．

３ 讨论与结论

农田生态系统的功能主要是土壤微生物通过调

节土壤养分循环和作物残体分解等方面来实现，并

直接影响作物生长和作物的重量与品质，因此，土壤

微生物在维持农田生态系统的健康和生产效率方面

起着重要作用［１３］。虽然农田生态系统的功能是由

土壤微生物群落的动态所决定，而农业措施可对土

壤微生物群落产生直接的影响作用［１４］。保护性耕

作措施［１５－１６］、施有机肥［１７－１８］和施生物菌剂［１９－２０］

等农业措施均可以增加土壤微生物量，调节微生物

群落结构，改善土壤质量。肥力状况好的土壤中，微

生物数量通常较多，并且细菌比例较大，而肥力状况

差的土壤中，微生物总量一般较少，真菌和放线菌比

例相对较高［２１］。因此，调节水稻苗床土壤微生物群

落结构有利于形成健康的水稻幼苗根际土壤微生态

环境。

本试验结果表明，水稻苗床接种哈茨木霉菌可

显著增加水稻幼苗根际土壤细菌和放线菌数量，细

菌和放线菌是促进土壤有机物和无机物转化的重要

生物因子，其数量的增加则有利于土壤腐殖质的合

成，并提高土壤的肥力。此外，接种哈茨木霉菌也显

著提高水稻幼苗根际土壤微生物群落中细菌和放线

菌所占的比例，优化了水稻苗床土壤微生物区系结

构，使水稻根际形成了以细菌为主导的微生物土壤

类型，这对于抑制水稻苗床土传病害和改善苗床土

壤环境及提高秧苗素质具有重要作用。

水稻苗床接种哈茨木霉菌后导致水稻幼苗根际

土壤真菌数量相对降低可能与哈茨木霉菌的抑菌作

用有关。目前许多研究表明，哈茨木霉菌对多种病

原真菌具有较强的抑菌作用，如水稻恶苗病菌

（Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｍｏｎｉｌｉｆ）［２２］、根 腐 病 菌 （Ｆｕｓａｒｉｕｍ
ｓｏｌａｎｉ）［２３］、西瓜枯萎病菌（Ｆｕｓａｒｉｕｍｏｘｙｓｐｏｒｕｍｆ．ｓｐ．
ｎｉｖｅｕｍ）［２４］、烟草赤星病（Ａｌｔｅｒｎａｒｉａａｌｔｅｒｎａｔａ）［２５］。本
实验结果显示，苗床接种哈茨木霉菌后，苗床土壤中

的哈茨木霉菌数量随着水稻生长呈上升趋势。在播
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种２８天后，接种处理的水稻苗床土壤中哈茨木霉菌
数量较刚播种时增加了 １３８．４６％，并且接种处理的
土壤真菌数量较对照处理降低了１６．１５％。这一结
果表示，接种处理苗床土壤真菌数量降低与哈茨木霉

菌的快速增殖抑制了土壤中其它真菌的繁殖有关。

土壤酶活性是反映土壤中生物化学过程的重要

指标。脲酶是一种专属酶，能催化酰胺化合物水解

为氨，土壤中脲酶活性的提高，将加速土壤有机氮的

转化［２６］。水稻苗床接种哈茨木霉菌可显著提高水

稻幼苗根际土壤脲酶活性，这将加快土壤含氮有机

中间产物转化为氨态氮的速度，有助于提高水稻幼

苗根际有效态氮的含量。土壤磷酸酶能促进土壤中

有机磷化合物或无机磷酸盐转化为植物能利用的无

机态磷。试验表明，哈茨木霉菌可提高水稻幼苗根

际土壤碱性磷酸酶活性，表明水稻苗床接种哈茨木

霉菌可以促进土壤中有机磷化合物或无机磷酸盐转

化，改善苗床土壤磷素的供应水平。此外，哈茨木霉

菌也显著提高了水稻幼苗根际土壤蔗糖酶活性。土

壤蔗糖酶活性强弱是反映土壤肥力水平的重要指标

之一，土壤蔗糖酶活性升高，说明土壤生物活性高，

土壤状况良好。接种哈茨木霉菌处理的蔗糖酶活性

和土壤脲酶活性与土壤微生物数量呈显著或极显著

正相关，表明接种哈茨木霉菌处理的水稻幼苗根际

土壤脲酶活性和蔗糖酶活性增加与哈茨木霉菌提高

了苗床土壤微生物数量密切相关。

综上所述，水稻苗床接种哈茨木霉菌可优化水

稻幼苗根际土壤微生物群落构成，提高土壤脲酶、蔗

糖酶和磷酸酶活性，改善水稻根际微生态环境和土

壤肥力状况，有利于水稻秧苗素质提高。
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