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摘  要：采用常规细菌培养基(BPM)、无机解磷菌培养基(IPM)和有机解磷菌培养基(OPM)分别对土壤解磷菌进行平板培养，经 3 次

传代富集，获得可培养微生物菌落集合，连同原位土壤，以 phoD 基因为分子标靶进行高通量测序分析，评价土壤本底和可培养解

磷菌多样性差异，及其在不同培养基中的富集规律。结果表明：基于 phoD 基因的高通量测序结果能够较大程度覆盖土壤本底和菌

落富集物中 phoD 相关解磷菌种群，Goods coverage 指数大于 98.3%。土壤可培养解磷菌 phoD 基因的 α 多样性显著低于原位土壤，

其中 Shannon 和 Simpson 指数在 IPM 中最低，而在 BPM 和 OPM 中无显著差异；Chao 1 指数在不同培养基富集物中均无显著差异，

仅为原位土壤的 5.3% ~ 8.4%。在微生物属水平对 phoD 基因序列进行分类注释发现，原位土壤共检测到 34 属可分类解磷菌，可培

养解磷菌的比例约为 26.5% ~ 41.2%。原位土壤和不同培养基富集物之间的 phoD 相关解磷菌共有属仅为 6 个，多为可培养的优势属，

包括 Pseudomonas、Bradyrhizobium、Cupriavidus、Sinorhizobium、Xanthomonas 和 Actinoplanes。进一步通过 LEfSe(LDA effect size)

差异分析显示，共有属中有 4 个在不同培养基中存在显著富集差异，Cupriavidus 在 IPM 和 OPM 中显著富集，而 Pseudomonas、

Bradyrhizobium 和 Xanthomonas 在 BPM 和 OPM 中显著富集。此外，Burkholderia 仅在 OPM 中被检测。最后，在属水平上还存在

大量 phoD 基因序列目前无明确分类，在所测序列中占比为 0.13% ~ 59.6%。本研究通过将传统微生物培养技术与高通量测序技术相

结合，定量评价了培养基成分对土壤可培养解磷菌 phoD 基因多样性的影响，揭示了 phoD 相关解磷菌的可培养特性和生理特点，

为发掘和利用土壤解磷菌资源提供了参考。未来亟待培养技术创新，以定向分离和鉴定更多解磷菌，增强对环境解磷资源微生物的

全面认识。 
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Abstract: By using conventional bacteria medium (BPM), inorganic phosphate-solubilizing bacteria (PSB) medium (IPM) and 

organic PSB medium (OPM), culturable microbial colonies were collected after th ird serial passage on agar plates. 

High-throughput sequencing analysis of phoD gene as molecular target were employed to evaluate the diversity differences of 

PSB in the background soil and colony enrichments from different media. The results showed that phoD gene sequences obtained 

from high-throughput sequencing could largely cover phoD-related PSB communities in the background soil and colony 

enrichments, and the Goods coverage index exceeded 98.3%. α diversity of phoD gene in colony enrichments were significantly 

lower than the background soil, and Shannon and Simpson indices of phoD gene were the lowest in IPM, but had no significant 
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difference between BPM and OPM. Chao 1 index of phoD gene showed no significant difference in different media, accounting 

for 5.3%–8.4% of the background soil. According to the taxonomic annotation of phoD gene, 34 genera of PSB were detected in 

the background soil and the proportion of culturable PSB were only about 26.5%–41.2%. Among the background soil and the 

colony enrichments from different media, there were 6 common genera of PSB, which usually dominated in the culturable PSB 

communities, including Pseudomonas, Bradyrhizobium, Cupriavidus, Sinorhizobium, Xanthomonas and Actinoplanes,. Further 

LEfSe (LDA effect size) analysis showed that 4 genera above had significant differences among different media , Cupriavidus was 

significantly enriched in both IPM and OPM, while Pseudomonas, Bradyrhizobium and Xanthomonas were significantly enriched 

in both BPM and OPM. Moreover, Burkholderia was only detected in OPM. Finally, at the genus level, lots of phoD gene 

sequences couldn’t be clearly classified at present which accounted for 0.13% to 59.6% of the total phoD sequences. In 

conclusion, by combining traditional microbial culture technology with high-throughput sequencing technology, this study 

quantitatively analyzed the influence of medium components on phoD gene diversity of soil culturable PSB, and meanwhile 

revealed the culturable and physiological characteristics of phoD-related PSB, which can provide a reference for the exploration 

and utilization of soil PSB resources. In the future, the innovation of culture technology is urgently needed to isolate  and identify 

more PSB for enhancing the overall understanding of PSB resources in the environment. 

Key words: High-throughput sequencing; Phosphate-solubilizing bacteria (PSB); phoD gene; Inorganic phosphorus; Organic 

phosphorus  

 

土壤中存在大量磷素，然而 80% 以上以难溶性

有机磷形式存在，无法直接被植物利用。因此，磷缺

乏也成为制约农业发展的重要因素。解磷菌是土壤生

态系统的重要组成，其自身细胞对磷素的需求驱动了

土壤难溶性磷的活化和形态转化[1]，从而促进土壤磷

循环，提高磷素的生物有效性。掌握环境中解磷菌资

源的多样性和富集培养特性，有助于筛选和利用高效

解磷菌，充分发挥其生理生态功能，缓解农田土壤缺

磷现状。 

解磷菌活化磷素的一个重要途径是通过分泌多

种胞外酶(如碱性磷酸酶(ALP)等)降解植酸盐、磷脂、

核酸、磷蛋白等含磷有机化合物，释放可溶性无机磷

酸盐[2-3]。ALP 仅由微生物产生，主要由 phoA、phoX

和 phoD 这 3 种同源基因编码，其中携带 phoD 基因

的细菌在水生和陆地环境中无处不在，而携带 phoA

和 phoX 的细菌主要出现在水生栖息地[4-5]。因此，通

常将 phoD作为土壤有机磷转化关键微生物的分子标

靶[6]。携带 phoD 基因的细菌群落通过 ALP 调控土壤

有机磷矿化，已经在农田[7]、森林[6]和沉积物[8]等生

境中得到证实。研究 phoD 基因相关细菌群落的可培

养特性，有助于深入揭示与有机磷活化相关的土壤解

磷微生物种类、多样性以及筛选富集策略。 

平板培养法是一种经典的微生物分离筛选技术，

通常使用不同营养成分的琼脂培养基对土壤中可培

养微生物进行分离培养，然后根据微生物的菌落形态

及其菌落数，计算微生物的数量及鉴定菌落的系统发

育类型。然而，由于菌落观察和筛选具有主观性和随

机性，会遗漏很多肉眼看不清的微小菌落，很难实现

特定生态功能菌群的培养分离，特别是在数量上占弱 

势的一部分功能菌群[9-10]，因此，基于平板培养法的

大量研究多属于定性的描述过程，缺乏定量评估。不

依赖于培养的高通量测序技术在近十年间迅猛发展，

能够直接从样本中进行无偏倚的微生物 DNA 分析，

更准确地反映微生物群落多样性特征[11-12]。然而，仅

通过分子生物学手段不能直接获得菌株，在一定程度

上限制了对菌株生理功能和实际的开发应用，不利于

进一步获得能够执行或调控特定生理生态功能的微

生物种质资源。若将高通量测序技术与传统平板培养

法相结合，不仅有利于明确环境中的微生物资源特

征，同时又可进一步解析可培养微生物类群参与的生

态过程，为实现功能微生物的定向调控和综合利用奠

定基础[13]。针对土壤解磷菌，利用特定培养基进行

培养，对其特征功能基因 phoD 进行测序分析，则能

更加全面、准确地评估土壤中可培养解磷菌种类和比

例以及在不同培养基中富集差异。 

基于以上，本研究以 phoD 基因为分子标靶，利

用常规细菌培养基和两种解磷菌选择性培养基，通过

传统平板培养法结合高通量测序分析技术，探究土壤

可培养解磷菌多样性和群落组成，定量评价不同培养

基对土壤可培养解磷菌群落的影响，以期为发掘和利

用土壤解磷菌资源提供理论借鉴。 
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1  材料与方法 

1.1  供试土壤 

供试土壤为河流冲积物母质发育的水稻土，取自

江西新余市。采集耕层土壤，清除石块和植物残体等，

过 2 mm 筛，混合均匀，4 ℃ 保存。土壤 pH 5.68，

有机碳 20.59 g/kg，全氮 2.17 g/kg，有效磷 8.33 mg/kg。 

1.2  培养基配制 

常规细菌培养基(BPM)：牛肉膏 3 g，蛋白胨 10 g，

氯化钠 5 g，琼脂 18 g，加蒸馏水定容至 1 L。无机

解磷菌培养基(IPM)：葡萄糖 10.0 g，硫酸铵 0.5 g，

氯化钠 0.3 g，硫酸镁 0.3 g，硫酸亚铁 0.03 g，硫酸

锰 0.03 g，碳酸钙 5.0 g，氯化钾 0.3 g，磷酸三钙 5.0 g，

琼脂 18 g，加蒸馏水定容至 1 L。有机解磷菌培养基

(OPM)：用 0.3 g 卵磷脂代替磷酸三钙，其余成分和

用量与 IPM 相同。最后，调节培养基 pH 至 7.0 ~ 7.5，

115 ℃ 灭菌 30 min。待固体培养基稍冷却后制备无

菌平板。 

1.3  富集培养方法 

通过传统平板培养法进行土壤微生物富集培养，

为避免遗漏代时较长的微生物，本研究进行连续 3 次传

代后，收集所有可培养微生物菌落进行群落多样性分

析。具体步骤如下：称取土壤 1.0 g 于 100 mL 无菌水，

加入 5 g 灭菌玻璃珠，以 200 r/min 振荡 30 min，制成

土壤悬液；吸取 100 μL 土壤悬液，均匀涂布在培养

基表面，在 30 ℃ 避光倒置培养 5 d，再将平板取出，

吸取 10 mL 无菌水将培养基表面菌落分多次洗脱至

50 mL 无菌离心管中；然后，再吸取 100 μL 菌液使

用平板涂布法接种传代培养，培养 5 d 后，以同样方

式冲脱菌落和传代，直至收集到第三代菌落富集

液。所有培养操作步骤均为无菌操作，设置 4 次生

物学重复。 

1.4  微生物 DNA提取 

称取 0.5 g 土壤 3 份，采用 FastDNA® Spin Kit for 

Soil (MP Bio)试剂盒提取土壤本底微生物 DNA。吸取

1 mL 菌落富集液，采用 E.Z.N.A.® Bacterial DNA Kit 

(Omega)试剂盒提取可培养微生物 DNA。DNA 保存

于–20 ℃，用于后续分子分析。 

1.5  IIIumina高通量测序分析 

由上海派森诺生物科技股份有限公司扩增土壤

本底和菌落富集液中可培养微生物 phoD 基因(引物

ALPS-F730/ALPS-1101[14])并建库，在 Illumina 测序

系统上对其双端测序。根据 barcode 划分样本，去除

barcode 序列。通过 Vsearch 软件进行序列去噪，在

置信度 80% 和相似度 95% 进行 OTU(operational 

taxonomic units)聚类，计算样本 α 和 β 多样性，评估

处理间多样性差异。再根据 NCBI 本地 BLAST 数据

库(nt 库)进行物种注释，在微生物门和属分类水平下

比较各样品中微生物群落组成和相对丰度。相对丰度

是以样本中各分类水平各类型微生物 phoD序列数除

以 phoD 序列总数来表示。测序结果分析主要在派森

诺基因云平台(https://www.genescloud.cn)进行。 

1.6  可培养解磷菌比例及富集倍数的计算 

提取土壤 DNA，高通量测序微生物 phoD 基

因，基于 OTU 聚类在各微生物分类水平进行物种注

释，获得土壤本底 DNA 中解磷菌的系统发育信息

和分类单元总数；根据前述分析方法，获得菌落富集

物 DNA 中可培养解磷菌的分类信息和分类单元数。

可培养解磷菌的比例=菌落富集物  DNA 中可培养

解磷菌分类单元数/土壤本底 DNA 中解磷菌分类单

元数。 

基于 phoD 基因系统发育分类，在属水平下，

分别获得某一类可培养解磷菌的相对丰度和土壤中

相应解磷菌属的相对丰度。可培养解磷菌富集倍数=

某一类可培养解磷菌的相对丰度/土壤中相应解磷菌

属的相对丰度 

1.7  数据分析 

采用Excel和 SPSS Statistics 19软件进行基础数据

分析。采用单因素方差分析 (one-way ANOVA)和

Duncan 法进行方差分析和多重比较，差异显著性水平

为 P<0.05。门、属水平下优势解磷菌类群的判断依据

为相对丰度>1%。通过 α 多样性分析和基于 Bray-Curtis

距离算法的主成分聚类分析 (Principal coordinates 

analysis，PCoA)确定 OTU 水平的解磷菌群落多样性和

结构差异，通过 ANOSIM 法进行组间差异显著性分析。

利用韦恩图(Venn diagram)探究不同样品之间共有和特

有解磷菌类型。通过 LEfSe(LDA effect size)分析和

Wilcoxon 检验得到不同处理样品之间门和属水平上存

在差异的解磷菌类群。采用 Origin Pro 2021 制图。 

2  结果与分析 

2.1  土壤本底和可培养解磷菌 phoD基因多样性 

针对样本 DNA 中 phoD 基因进行高通量测序，

共获得 962 176 条高质量序列，平均 64 145 条/样。

在 95% 相似度水平对 phoD 序列进行 OTU 聚类，评

估样本多样性。 

α 多样性以 Shannon、Simpson、Chao1 和 Goods 

coverage 指数进行评估。结果表明：原位土壤解磷菌
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多样性显著高于土壤可培养解磷菌，土壤本底解磷菌

的 Shannon 和 Simpson 指数平均值分别为 6.43 和

0.96，而可培养解磷菌 Shannon 和 Simpson 指数仅分

别为 0.11 ~ 3.11 和 0.02 ~ 0.83(图 1A、1B)；针对 3

种不同成分培养基，可培养解磷菌 Shannon 和

Simpson 指数在 IPM 中最低，而在 BPM 和 OPM 中

无显著差异。土壤本底解磷菌丰富度 Chao 1 指数为

1 135，而可培养解磷菌 Chao 1 指数仅为 51 ~ 106(图 

1C)，且在 3 种培养基中无显著差异。此外，Goods 

coverage 指数表明本次测序结果能够较大程度覆盖

样品中解磷菌种群，覆盖度可达 98.3% ~ 99.9%。 

 

(Soil 表示供试土壤；culturable PSB 表示可培养解磷菌；BPM、IPM 和 OPM 分别代表常规细菌培养基、无机磷细菌培养基和有机磷细

菌培养基；小写字母不同表示差异达 P<0.05 显著水平。下图同) 

图 1  基于 phoD 基因的土壤和培养基中解磷菌群落多样性(OTU 水平) 

Fig. 1  Diversity comparison of phoD-based phosphate-solubilizing bacteria community in soil and media at OTU level 

 

基于 OTU 水平的 phoD 基因 PCoA 主成分聚类

分析(β 多样性)和组间差异分析(ANOSIM)发现，土壤

本底与可培养解磷菌群落结构发生了显著分异

(P<0.05，表 1)，第 1 主成分上的贡献率达 43.8%(图 

1E)。针对可培养解磷菌开展主成分分析(图 1F)发

现，3 种培养基中可培养解磷菌群落分别聚集成簇，

且彼此间均差异显著(P<0.05，表 1)，第 1 主成分上

的贡献达 73%。 

表 1  不同处理间解磷菌群落相似性分析(ANOSIM) 

Table 1  Similarities analysis (ANOSIM) of PSB community 

structure between different groups  

分组 样品数 置换数 r(相关系数) P(显著性) 

Soil vs culturable PSB 15 999 0.86 0.001 

BPM vs IPM 8 999 1.00 0.026 

BPM vs OPM 8 999 0.58 0.028 

IPM vs OPM 8 999 0.71 0.025 

2.2  不同培养基中可培养解磷菌比例及共现规律 

基于 phoD 基因系统发育分类统计显示，在微生

物门水平，土壤本底和可培养解磷菌种类数目差异较

小；在微生物属水平，解磷菌种类数目在背景土壤中

显著高于菌落富集物(图 2A)。3 种培养基中，土壤可

培养解磷菌的比例在门水平为 52.5% ~ 82.5%，在属

水平为 17.3% ~ 38.1%(图 2B)。 

针对背景土壤和可培养解磷菌，开展共有和特有

物种共现规律的韦恩图分析。在微生物门水平 (图

2C)，共检测到土壤本底土著解磷菌 4 门，3 种培养

基共获得可培养解磷菌 4 门；土壤本底与可培养解磷

菌之间的共有门仅为 2 个。在属水平(图 2D)，共检

测到 34 属土壤本底土著解磷菌，3 种培养基共获得

可培养解磷菌 14 属；土壤本底与 3 种培养基中可培

养解磷菌之间的共有属仅 6 个。 
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图 2  基于 phoD 基因的土壤本底和可培养解磷菌在微生物门和属水平的多样性以及共现规律 

Fig. 2  phoD gene-based PSB diversity and co-occurrence in soil and enrichments from media at phylum and genus levels 

 

2.3  不同培养基中可培养解磷菌群落组成 

由图 3 可知，在门水平(图 3A)，土壤本底优势

有机解磷菌为 Proteobacteria(52.7%)和 Actinobacteria 

(19.8%)。不同菌落富集物中，Proteobacteria 均为最

优势可培养解磷菌，占比 95.8% ~ 99.9%。在属水平

(图 3B)，土壤本底与可培养解磷菌群落组成差异更

大。首先，土壤本底与不同培养基可培养解磷菌共有

属 6 个，分别为 Pseudomonas、Bradyrhizobium、

Cupriavidus 、 Sinorhizobium 、 Xanthomonas 和

Actinoplanes，但相对丰度在样本间差异较大；土壤

本底解磷菌群落中 Bradyrhizobium 相对丰度最高

(9.12%)，其次为 Amycolatopsis(2.95%)；BPM 主要富

集了 Pseudomonas(42.6%)、Bradyrhizobium(18.4%)、

Sinorhizobium(1.50%)等；IPM 富集优势解磷菌主要

为 Cupriavidus(99.7%)；而 OPM 富集优势解磷菌，

除 Cupriavidus(36.8%)外，还包括 Bradyrhizobium 

(7.54%)、Pseudomonas(7.62%)和 Sinorhizobium(3.79%)

等，其余属相对丰度均低于 1%。另外，属水平未分

类(unclassfied)phoD基因序列在土壤样本中占比高达

59.6%，在菌落富集物中占比最高可达 40.7%。 

 

(图中下划线微生物分类单元为土壤和可培养解磷菌的共有微生物门或共有微生物属) 

图 3  土壤和可培养解磷菌在微生物门(A)和属(B)水平的群落组成 

Fig. 3  Community structures of PSB in soil and enrichments from different media at phylum (A) and genus (B) levels 
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2.4  不同培养基中可培养解磷菌的差异比较 

通过 LEfSe 差异分析(图 4A)表明，不同培养基

富集了具有显著差异的解磷菌类群。图中不同颜色代

表不同培养基来源，每个圆圈代表 1 个解磷菌类群。

在属水平，与其他两种培养基进行比较，BPM 中显著

差异的可培养解磷菌属具体表现在 Bradyrhizobium、

Pseudomonas和 Xanthomonas；IPM中为 Cupriavidus；

而 OPM 具体为 Burkholderia。以上 5 属微生物在不

同培养基中具有富集优势(图 4B ~ 4E)，Cupriavidus

在 IPM 和 OPM 中分别富集 1 672 倍和 616 倍，

显著高于 BPM；Pseudomonas 和 Xanthomonas 在

BPM 中分别富集 588 倍和 54 倍，显著高于 IPM

和 OPM；Bradyrhizobium 在 BPM 和 OPM 中分别

富集 2.0 倍和 0.8 倍，显著高于 IPM；Burkholderia

仅在 OPM 中有富集，在土壤和其他两种培养基

中均未检测到。  

 

(图 4A 为基于 LEfSe 分析的解磷菌群落差异，节点大小对应于该分类单元的平均相对丰度；空心节点代表组间差异不显著的分类单元，

而其他颜色的节点则表明这些分类单元体现出显著的组间差异，且在该色所代表分组样本中丰度较高；字母则标识了组间存在显著差异

的分类单元的名称。图 4B ~ 4E 为显著差异的解磷菌属在不同培养基中的富集倍数比较) 

图 4  不同培养基中土壤可培养解磷菌群落的差异比较 

Fig. 4  Differences of soil culturable phosphate-solubilizing bacteria communities in different media 

 
 

3  讨论 

可培养解磷菌群落多样性远低于原位土壤 (图

1)，造成这种差异的原因可能包括：(1)人工配置的培

养基通常营养丰富，无法模拟微生物生长的真实土壤

环境，无法满足所有目的微生物的营养需求及培养条

件，导致很多原位土壤中本就存在的寡营养型微生物

无法生长[15]；而适当降低培养基营养物质浓度，可

能提高可培养细菌的数量和种类 [10,16]；(2)在利用营

养丰富的培养基进行培养时，一些微生物快速生长，

可能产生超出自身调节能力的过量超氧化物和自由

基等“活性氧物质”，损伤细胞甚至加速死亡，降低
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微生物可培养性[17-19]；(3)琼脂作为常用固体培养基

凝固剂，对一些微生物具有一定程度的毒害作用，从

而降低了可培养率。例如：琼脂培养基上的菌落数仅

为结冷胶培养基上的 1/10[20]。培养基配制时，琼脂

和磷酸盐混合灭菌还可能产生 H2O2，抑制了微生物

生长[21]。 

目前对解磷机理的认识仍不全面，限制了解磷菌

的应用[22-23]。解磷菌分为能够溶解有机磷的有机磷细

菌和溶解无机磷的无机磷细菌[8]，但实际上难以明确

区分。本研究证实一部分具有分解有机磷能力的细菌属

可以在 IPM 上进行生长，同时具有降解难溶有机和无

机磷化合物的能力，如 Cupriavidus、Pseudomonas、

Bradyrhizobium 、 Sinorhizobium 、 Xanthomonas 和

Actinoplanes(图 3B)，尤其 Cupriavidus在 OPM和 IPM

上均表现出明显生长富集优势(图 4B)。除与磷源活

化有关外[24-26]，Cupriavidus 还能够通过抗性基因表

达抵抗金属毒性[27]，帮助其适应高铝毒的酸性土壤[28]

和其他污染土壤[29]。因此，Cupriavidus 在开发高效、

多功能解磷菌生物肥料方面具有良好应用前景。 

培养基中磷源、碳源、氮源、生长因子等因素不

同，影响解磷菌的解磷能力以及不同细胞的生长代

谢。OPM 与 BPM 为微生物提供了大量有机磷底物，

有利于各种有机磷细菌生长，其上富集的解磷菌

phoD 基因多样性远远高于 IPM(图 1A、1B)。经过 3

代富集培养，OPM 和 BPM 分别富集含 phoD 基因解

磷菌 14 属和 12 属，其中 10 属为共有解磷菌，

Bradyrhizobium、Pseudomonas 和 Sinorhizobium 相对

丰度较高，表现出更强的有机磷活化和生长繁殖能

力。此外，BPM 含营养成分较 OPM 更为丰富，除

磷脂外，还存在含磷蛋白、核酸、生长因子等，为

平板表面其他“非”解磷菌的生长及菌落形成提供

了条件 [9-10]，从而可能改变微生物菌落之间的群体感

应过程[30]，进而影响可培养解磷菌的生长繁殖状况

和群落特征(图 1F)。 

由于解磷机制复杂多样，解磷菌还存在多种溶磷

基因[2]，这些基因不一定同时包含于相同种、属菌株

中。因此，针对 phoD 基因进行测序，仅能获得平

板上包含 phoD 基因的可培养解磷菌菌落信息，可

能遗漏某些具有其他解磷途径的解磷菌，后续有必

要继续在分子水平对解磷菌溶磷机制的多样性进

行深入探讨。 

随着分子生物学技术手段的发展，利用高通量测

序技术测定解磷菌多样性的研究逐渐增多，同时越来

越多未分类解磷菌属和种被发现。出现这种现象主要

是由于目前的可培养技术限制了微生物的分离鉴定，

导致解磷微生物数据库不够完善，能够鉴定的物种仍

十分有限。然而，相同种、属或同一菌株在不同环境

条件下的解磷能力及机理也可能存在差别 [31]。未来

仍需要通过改进现有技术或发展新技术[15]以定向分

离或鉴定更多的解磷菌属和种，为全面解析环境解磷

微生物多样性和生理机制提供参考。 

4  结论 

培养基成分不同，强烈影响不同类型解磷菌的解

磷能力及细胞的生长代谢。以 phoD 基因为标靶，土

壤可培养解磷菌 α 多样性远远低于原位土壤，群落结

构也与土壤本底显著不同。BPM 和 OPM 富集可培养

解磷菌多样性高于 IPM。不同培养基检测具有显著富

集差异的可培养解磷菌共 5 属，Cupriavidus 在 IPM

和 OPM 中显著富集，Pseudomonas、Bradyrhizobium

和 Xanthomonas 在 BPM 和 OPM 中富集显著，

Burkholderia 仅在 OPM 中被检测。 
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