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摘   要：【目的】从在干旱、高盐碱生境下生长的盐生杂类草根际土壤中分离具有耐盐和促生性能

的根际微生物，并研究其促生特性，为改良旱区土壤盐碱化提供优质菌种资源和理论基础。【方法】

通过选择培养基筛选具有耐盐、解磷和解钾能力的菌株，再检测菌株产生长激素(indole-3-acetic acid，
IAA)、产 1-氨基环丙烷-1-羧酸(1-aminocyclopropane-1-carboxylate, ACC)脱氨酶、产铁载体以及产胞

外多糖的能力，选择性状优良者通过拮抗实验组建复合菌剂。并采用菌液侵染萝卜和玉米种子验证

菌株对在盐胁迫下种子发芽率和植株在干旱与盐双重胁迫下生长的影响。最后通过 16S rRNA 基因测

序进行分子生物学鉴定。【结果】得到 3 株具有良好耐盐促生能力的根际微生物 yl923、hs032 和 hy127，
菌株 yl923 兼具解磷(46.29 mg/L)、解钾(58.07 mg/L)、产 IAA (29.23 mg/L)、产 ACC 脱氨酶(13.83 U/mg)
和产铁载体(SU=0.43)能力，菌株 hs032 具有最强产 IAA (61.18 mg/L)和产铁载体(SU=0.23)能力，菌

株 hy127 具有最强产 ACC 脱氨酶(15.29 U/mg)能力。经 16S rRNA 基因序列分析后分别将 yl923 和

hs032 鉴定为枯草芽孢杆菌(Bacillus subtilis)，hy127 鉴定为巨大普里斯特氏菌(Priestia megaterium)。  
3 株菌互不拮抗可组建复合菌剂，2%混合菌液可提高种子在盐胁迫下种子发芽率(77%)，对干旱和盐

胁迫下玉米的根长、株高、干重和叶绿素也都有显著的提高(P<0.05)，并且可以显著地降低玉米体内

丙二醛(malondialdehyde, MDA)含量(60%)。【结论】菌株 yl923、hs032 和 hy127 具有优秀的耐盐促

生性能，组合成的混合菌剂能在干旱和盐胁迫下促进植物的生长，具有改良旱区盐渍化土壤的潜力。 
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Abstract: [Objective] We isolated and screened microbes with growth-promoting function and 
salt tolerance from the rhizosphere soil of halophytes in dry and saline habitats and studied their 
growth-promoting ability, hoping to provide high-quality bacterial resources and a reference for 
alleviating soil salinization in arid areas. [Methods] Strains with salt tolerance and 
phosphate-solubilizing and potassium-releasing abilities were screened with selective media. Then, 
the ability of the strains to produce indole-3-acetic acid (IAA), 1-aminocyclopropane-1-carboxylate 
(ACC) deaminase, siderophore, and exopolysaccharide was tested. Through antagonism test, 
strains with excellent functions and no antagonism to each other were selected to prepare the 
compound bacterial mixture. The suspension of each of the strains and that of the mixture of 
strains without antagonism to each other were respectively used to infect seeds of radish and 
maize, and the influence on seed germination rate under salt stress and plant growth under both 
drought and salt stresses was observed. Finally, 16S rRNA gene sequencing was performed to 
identify the strains. [Results] Strains yl923, hs032, and hy127 with salt tolerance and 
growth-promoting ability were screened out. yl923 can solubilize phosphate (46.29 mg/L), help 
release potassium (58.07 mg/L), and produce IAA (29.23 mg/L), ACC deaminase (13.83 U/mg), 
and siderophores (SU=0.43). hs032 was outstanding in producing IAA (61.18 mg/L) and 
siderophore (SU=0.23) and hy127 excelled in producing ACC deaminase (15.29 U/mg). Through 
16S rRNA gene sequencing, yl923 and hs032 were identified as Bacillus subtilis and hy127 was 
determined to be Priestia megaterium. The three showed no antagonism to each other and thus 
they can be used together as compound bacterial mixture. The 2% mixture suspension can improve 
the seed germination rate (77%) under salt stress. Moreover, it can increase the root length, plant 
height, dry weight, and chlorophyll production (P<0.05), and significantly reduce the 
malondialdehyde (MDA) content (60%) of maize under drought and salt stresses. [Conclusion] 
Strains yl923, hs032 and hy127 show excellent salt tolerance and growth-promoting function. The 
compound mixture prepared with the three can remarkably promote plant growth under drought 
and salt stresses and those strains have the potential to improve salinized soil in arid regions. 
Keywords: arid region; soil salinization; rhizosphere microorganisms; salt tolerance and growth 
promotion 
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土壤盐渍化是人类活动或自然演变过程导

致土壤盐分的过度积累，是土壤退化沙化的原

因之一[1]。由于盐分的过度积累，土壤功能失

衡，使土壤内生物对水、矿物质和营养物质的

吸收遭到严重影响[2-3]，因此土壤盐渍化将会降

低植物存活率和土壤生物多样性，进而使耕地

产出下降、草地退化和林木减少，影响农牧民

生产选择和土地规划政策，最终影响社会经济

可持续发展[4]。我国西北部属于干旱、半干旱

地区，降雨量小于蒸发量，地下水也相对缺乏，

分布着大量的盐碱地，在这里生存的植物在面

临盐胁迫的同时也会面临缺水的环境[5]。 
由于淡水资源的缺乏，旱区土壤生态系统

也就更加脆弱，不适合水利治理方式和化学治

理方式。而通过微生物治理土壤盐渍化问题是

目前研究热点 [6-7]。由于植物根际促生菌(plant 
growth promoting rhizo bacteria, PGPR)能够抑

制植物病原菌、分泌激素和促进矿物质溶解，

并且富集于植物根际土壤中，能与植物形成紧

密的互利共生关系，进而提高植物对盐胁迫的

耐受能力，所以 PGPR 成为现阶段生物治理土

壤盐渍化方法中研究最深入应用最广泛的微生

物[8]。盐生植物根际土壤内蕴含着丰富的耐盐

促生微生物资源，对这些微生物资源进行筛选、

复配和富集等人为干预将会很大程度提高其在

治理盐碱地中的作用，为解决上述问题提供新

的方式 [9-10] 。例如， 1- 氨基环丙烷 -1- 羧酸

(1-aminocyclopropane-1-carboxylate, ACC)脱氨

酶能够分解乙烯(ethylene)生物合成前体 ACC，

降低植物体内乙烯含量，从而增强宿主植物吸

收养分、提高抗逆性和促进植物生长。Habib
等[11]在接种能够产生 ACC 脱氨酶的巨大芽孢

杆菌 (Bacillus megaterium UPMR2)和肠杆菌

(Enterobacter sp. UPMR18)后，秋葵种子在   
75 mmol/L 和 100 mmol/L 盐胁迫下发芽率提高

了 30%。通过分泌生长激素(indole-3-acetic acid, 
IAA)促进植物根、茎、叶的生长增强植物对水

分、营养物质以及对光的吸收和捕获[12]。然而，

现阶段利用 PGPR 治理土壤盐渍化的研究并未

考虑到干旱缺水这一环境因素。筛选出的菌株

的促生数据大多是在非干旱条件下得出的，这

并不适合旱区盐碱地的实际应用情况。本研究

从 生 长 于 干 旱 地 区 盐 渍 化 土 壤 上 的 羊 草

(Leymus chinensis)、沙蒿(Artemisia desertorum)、
草木樨(Melilotus officinalis)和乳苣(Mulgedium 
tataricum)等盐生植物根际土壤中分离耐盐促

生微生物，并以其为研究对象，检测其促生特

性以及系统发育地位，并通过在缺水干燥的环

境中种子发芽率实验和玉米盆栽实验研究菌株

对植物在盐胁迫下生长的影响，为微生物治理

干旱地区土壤盐渍化发掘优秀的菌种资源。 

1  材料与方法  
1.1  材料 
1.1.1  土壤及种子 

植物根际土壤样品采集于陕西省榆林市横

山区塔湾镇(37°46′N，109°11′E，海拔 1 088 m)。
采集对象为羊草、草木樨、乳苣和沙蒿根际土

壤 50 份。采集时以植物地面主茎为中心半径

20 cm，拨去表层的盐碱结晶及上层覆土，整体

挖出植物地下部分，取距地面 5−20 cm 的土壤。

得到的土壤样品存于无菌样品袋中，冰袋低温

保存运回实验室进行微生物的分离和筛选。土

壤样品 pH 为 8.26−9.17，水溶性盐总量为

5.27−10.50 g/kg。萝卜和玉米品种分别是“涪陵

红心 1 号”和“渭研 6000”。 
1.1.2  主要培养基 

牛肉膏蛋白胨(BPM)培养基[13]用于细菌的

常规培养，添加 L-色氨酸或 NaCl 后分别用于测

定产 IAA 能力和筛选耐盐菌；无机磷培养基
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(PKO)[14]用于定性定量分析解磷菌；缺钾液体

培养基[15](含钾长石粉 10.0 g/L)和亚历山大硅

酸盐培养基[16](含钾长石粉 1.0 g/L)用于定性定

量分析解钾菌；无氮培养基[17]、DF 固体培养基

( 不 含 ACC) 、 ADF 固 体 培 养 基 [18][ 不 含

(NH4)2SO4 的 DF 培养基添加 ACC 3.0 mmol/L]
用于定性定量分析产 ACC 脱氨酶菌株；MKB
培养基[19]用于测定菌株铁载体产量。 
1.1.3  主要试剂和仪器 

铬天青 S (chrome azurol S, CAS)以及常规

化学试剂均为分析纯，国药集团化学试剂有限

公司；Salkowski 比色液(35%高氯酸  500 mL，

0.5 mol/L FeCl3 10 mL)[20]；DNA 提取试剂盒、

PCR 扩增试剂盒与 IAA 标准品均购自北京索莱

宝科技有限公司；超微量分光光度计 NanoDrop 
One C，Thermo Fisher Scientific；原子吸收分光

光度计 TAS-990AFG，北京普析；PCR 仪，

FlexCycler，耶拿。 
1.2  菌种分离及标准菌液制备 
1.2.1  耐盐解磷解钾菌株分离 

将混合好的盐碱土壤样品 10 g 加入盛有 
90 mL 无菌水的 250 mL 三角瓶内，置于恒温摇

床 180 r/min 振荡 30 min 后静置 15 min，吸取

上清液，梯度稀释后分别涂布至加有 10% NaCl
的 BPM 固体培养基上，30 ℃恒温培养箱培养

48 h，挑取菌落形态各不相同的单菌落利用划

线法纯化直至无杂菌，再将纯菌株分别点接至

PKO 培养基和亚历山大硅酸盐培养基上，30 ℃
倒置于恒温培养箱中培养 4 d，将能够生长的菌

株接种至斜面上，待斜面长出明显菌苔后，注

入无菌水利用细胞刮刀将菌苔刮至无菌水中制

成高浓度菌悬液，注入灭菌甘油管，于−80 ℃
保存。 
1.2.2  标准单菌悬液 

将菌种活化后接种至 BPM 摇瓶中，于恒温

摇床中 30 ℃、180 r/min 振荡培养 24 h。将菌液

在 8 000 r/min 的条件下离心 10 min，利用无菌

水将菌体冲散，再于 8 000 r/min 离心 5 min，
重复 2 次。再利用无菌水将菌体调配成 OD600=1
即为标准菌悬液。 
1.2.3  标准混合菌悬液 

将 1.2.2 所述的标准单菌悬液以同体积混

合即成标准混合菌悬液。 

1.3  菌株解磷解钾性能检测 
1.3.1  解磷 

选择在 PKO 培养基上生长的菌株接种于

BPM 液体培养基中，于恒温摇床中 30 ℃、   
180 r/min 振荡培养 24 h，镜检确认无杂菌后吸

取 5 mL 菌液，注入 95 mL 液体 PKO 培养基中，

于 30 ℃、180 r/min 振荡培养 5 d，以无菌水作

为空白对照。将发酵液于 4 ℃、8 000 r/min 条件

下离心 10 min，收集上清液用钼蓝比色法测定上

清液中有效磷的含量[21]，每个菌株 3 个重复。 
1.3.2  解钾 

将可以在亚历山大硅酸盐培养基上生长的

菌株接种于 BPM 液体培养基中，于 30 ℃、  
180 r/min 振荡培养 24 h，镜检确认无杂菌后吸

取 5 mL 菌液，注入 95 mL 液体缺钾培养基中，

180 r/min、30 ℃摇床培养 7 d，以无菌水作为空

白对照。结束培养后取发酵液 20 mL，加入 4 mL 
6% H2O2，高温消化处理 20 min，8 000 r/min
离心 10 min，取上清液用火焰原子分光光度计

测定上清液中 K+的含量[15]，每个菌株 3 个重复。 

1.4  菌株产 ACC 脱氨酶活性测定 
1.4.1  ACC 脱氨酶阳性菌筛选  

将活化后的菌株，转接到 DF 固体培养基

和 ADF 固体培养基上，于 30 ℃培养 48−72 h
后，在 ADF 平板上生长情况好于在 DF 培养基

上生长的菌株视为 ACC 脱氨酶阳性菌株[22]。 
1.4.2  菌株 ACC 脱氨酶活性测定 

将活化后的菌株接入无氮培养基，30 ℃ 
振荡培养 24 h，接入 DF 培养基 30 ℃振荡培养 
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24 h，转接入 ADF 培养基，30 ℃振荡培养 24 h
后 12 000 r/min，离心 5 min 收集菌体，利用

Tris-HCl 缓冲液(pH 7.6)洗涤 2 次。菌体重悬于

Tris-HCl 缓冲液(pH 8.5)中，添加甲苯迅速振荡

30 s 破碎细胞，考马斯亮蓝法测定蛋白质含量，

重复 3 次。以纯水做空白对照，细胞破碎液与

ACC 混合，30 ℃水浴 15 min，加入 0.56 mol/L
的 HCl 终止反应。12 000 r/min 离心 5 min。取

上清液加入 0.56 mol/L 的 HCl 和 0.2%的 2,4-二
硝基苯肼溶液，充分溶解，30 °C 恒温 30 min，
再加入 2 mol/L NaOH 混匀，540 nm 处测吸光

度值。酶活的计算方式以每分钟产出 1 µmol α-
丁酮酸的量为 1 酶活力单位(U)，计算方式参考

赵龙飞等[17]的方法 

1.5  菌株产 IAA 能力测定 
1.5.1  产 IAA 阳性菌筛选 

将菌株接入加有 100 mg/L L-色氨酸的BPM
培养基中，30 ℃振荡培养 48 h 后，4 000 r/min 离

心 10 min，取上清液加入等体积 Salkowski 比

色液，以 50 mg/L 的标准 IAA 作对照，避光静

置 30 min，变粉红色为具有产 IAA 阳性菌株。 
1.5.2  菌株产 IAA 量测定 

以 IAA 浓度为横坐标、OD530 为纵坐标制

作 IAA 标准曲线[23]，将上述溶液测定其 OD530

值，根据标准曲线计算单位体积发酵液中相应

的 IAA 浓度。 
1.6  菌株产铁载体能力测定 

参考南京农业大学顾绍华等[24]测定根际微

生物产铁载体的方法。将纯化的菌株接种于液体

BPM 培养基中，于恒温摇床中 30 ℃、180 r/min
振荡培养 24 h，镜检确认无杂菌后吸取 5 mL
菌液，注入 95 mL 液体 MKB 培养基中，30 ℃、

170 r/min 恒温振荡培养 48 h。培养结束后将培

养液在 4 °C、4 000 r/min 的条件下离心 5 min，
再用细菌过滤器(0.22 μm)过滤上清液，将未接

种培养基同样操作作为对照。将无细胞上清液

与 CAS 溶液等体积混合静置 2 h，测定 OD680。

用相对铁载体活性单位(siderophore units, SU)
表示铁载体的产量[25]。 

1.7  发酵液胞外多糖含量测试 
参考蔡国林[26]的方法，提取发酵液粗多糖

后 采 用 苯 酚 硫 酸 法 测 定 胞 外 多 糖 (exopoly 
saccharides, EPS)含量[27]。 

1.8  菌种鉴定 
使用细菌 DNA 提取试剂盒提取待测菌株

的总 DNA，使用细菌 16S rRNA 基因通用引物

27F (5′-AGAGTTTGATCATGGCTCAG-3′) 和

1492R (5′-CTACGGTTACCTTGTTACGAC-3′)
进行 PCR 扩增。PCR 反应体系 25 μL，热循环

参数如下：94 ℃ 3 min；94 ℃ 1 min，55 ℃     

1 min，72 ℃ 2 min，循环 30 次；72 ℃ 10 min。
通过琼脂糖凝胶电泳回收目的条带，将其送至

生工生物工程(上海)股份有限公司进行测序，

所得序列提交 NCBI并进行 BLAST比对及同源

性分析[28]，通过 neighbor-joining 法建立系统发

育树。 

1.9  复合菌群的建立 
1.9.1  拮抗实验 

将目标菌接至液体 BPM 摇瓶中，于恒温摇

床中 30 ℃、180 r/min 振荡培养 24 h。选取其中

一株作为指示菌株，用无菌水稀释后涂布至

BPM 平板上，再将灭菌后的小滤纸圆片相隔一

定距离放置于平板上。将其余菌株的发酵液分

别滴至滤纸片上，于 28 ℃恒温培养 48 h，观察

有无抑菌圈产生。依次将所有分离出的菌株都

作为指示菌或测试菌株进行上述操作，记录菌

株间的拮抗结果。 
1.9.2  混合发酵 

按照 1.2.3 所述方式配置标准混合菌悬液，

再按照 1%的接种量将混合菌悬液接种至新鲜

BPM 培养基中。于恒温摇床中 30 ℃、180 r/min
振荡培养 48 h，即成混合菌种发酵液。检测其
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解磷解钾、产 IAA、产 ACC 脱氨酶、以及产铁

载体能力。 

1.10  菌种对种子发芽的影响 
挑选无明显外伤的萝卜种子，浸入 8%的

H2O2 溶液消毒 20 min，再利用无菌水清洗 5 次。

将消毒后的种子随机分组，每组 4 个重复。用

无菌水分别将菌株 yl923、hy127、hs032 和混合

菌发酵液均稀释至 0.5%、0.8%、1.0%、1.2%、

1.5%和 2.0%，设置浸泡种子 12 h。再将种子均

匀铺放至灭菌后的铺有滤纸的托盘中，每日喷

淋含有 10%NaCl 的无菌水，形成盐胁迫。设置

2 个对照组 CK1：无菌水浸泡 12 h，无菌水喷

淋；CK2：无菌水浸泡 12 h，10% NaCl 无菌水

喷淋。3 d 后记录种子发芽情况。 

1.11  菌种在干旱和盐胁迫下对玉米生长

的影响 
实验土壤取自陕西师范大学长安校区

(34°9′N，108°53′E，海拔 453 m)，总盐 3.2 g/kg，
有机质 5.38 g/kg，pH 8.54，水溶性氮 34.8 mg/kg，
有效磷 6.7 mg/kg，有效钾 101 mg/kg，含水率

49%。土壤过 2 mm 筛，120 ℃灭菌 20 min，烘

干自然冷却后平均分装至花盆中，实验用土添

加 10 g/kg NaCl。实验组 1−4 组，分别加入土

壤质量 5%的 yl923、hy127、hs032 和混合菌标

准菌悬液，于室温放置 7 d。设置 2 个对照 CK1：
不加盐，不加菌；CK2：加盐，不加菌。利用

无菌水将所有土壤含水率调至 30%。将玉米种

子经消毒处理后，无菌水浸种 12 h，挑选露芽

种子随机分组，每组 50 粒。实验组 1−4 组分别

用相应的菌种发酵液，CK1 和 CK2 用无菌水浸

泡，增加菌种定殖量，浸泡 2 h 后移栽至盆中。

培养环境湿度为 30%，培养第 20 天后收获，测

量根长、株高、干重以及叶绿素土壤与作物分

析 开 发 (soil and plant analyzer develotrnent, 

SPAD)值，并称取约 0.5 g 的地上部组织，使用

南京建成生物工程研究所的相应试剂盒测量丙

二醛(malondialdehyde, MDA)含量[29]。 

1.12  数据处理   
数据处理用 SPSS (version 22)软件进行单

因素方差分析(one-way ANOVA)，各实验组间

数据差异用 Duncan 方法进行检验(显著水平

P<0.05，为差异显著)。用 Microsoft Excel 2019

进行实验结果图片的绘制。 

2  结果与分析 

2.1  耐盐促生微生物筛选结果 
从盐碱土壤中筛选出 51 株菌能够在含有

10% NaCl 的 BPM 平板上较快生长，其中 21 株

能够在 PKO 培养基上生长，解磷能力最强的菌

株为 yl923，5 d 发酵液平均有效磷为 46.29 mg/L；

24 株能够在亚历山大硅酸盐培养机上生长，解

钾能力最强的为菌株 yl923，7 d 发酵液平均 K+

含量为 58.07 mg/L。有 46 株能产生 IAA，能力

最强的菌株为 hs032，48 h 发酵液平均 IAA 浓

度为 61.18 mg/L；有 26 株菌能产 ACC 脱氨酶，

能力最强的为菌株 hy127，2 d 发酵液平均酶活

单位 U=15.29 U/mg；有 11 株菌能产生铁载体，

能力最强的为 hs032，平均 SU=0.23。兼具解

磷、解钾、产 IAA、产 ACC 脱氨酶和产铁载

体的菌株有 1 株，为菌株 yl923。以解磷、解

钾、产 IAA、产 ACC 脱氨酶和产铁载体性能

最优的菌株即株菌 yl923、hy127 和 hs032 做拮

抗实验，结果显示其相互不拮抗，可以混合培

养。菌株 yl923、hy127、hs032 纯培养以及其

混合发酵液中有效磷、钾离子、IAA、ACC 脱

氨酶、铁载体以及发酵液胞外多糖含量详细数

据如表 1 所示。 
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表 1  单菌及混合菌液产酶促生检测结果 
Table 1  Growth-promoting properties of strains 
Test item yl923 hy127 hs032 Mix  
Phosphorus (mg/L) 46.29±0.06c 43.29±0.12b 38.22±0.09a 48.25±0.11d 
Potassium (mg/L) 58.07±0.14c 35.48±0.23a 48.00±0.09b 58.15±0.21c 
IAA (mg/L) 29.23±0.10a 57.13±0.08b 61.18±0.09c 61.22±0.16c 
ACC deaminase (U/mg) 13.83±0.23a 15.29±0.15b − 16.93±0.17c 
Siderophore units 0.43±0.09b − 0.23±0.04a 0.21±0.07b 
EPS (mg/L) 7.30±0.08b 5.80±0.11a 8.30±0.07c 10.30±0.13d 
Values are means (n=3)±standard error. Different lowercase letters indicate that the same index is significantly different 
(P<0.05). −: The corresponding performance is not detected. 
 

2.2  菌株对盐胁迫下植物发芽及生长的影响 
实验结果如图 1 所示，10% NaCl 溶液对萝

卜种子的发芽有显著的抑制作用，CK1 组的萝

卜种子发芽率为 95%，CK2 组为 44%。经不同

浓度菌液处理的萝卜种子均表现出不同程度的

抗盐胁迫能力，并且种子发芽率随浸泡菌液浓

度的升高而升高。在各级别菌液处理浓度上混

合菌发酵液提高种子发芽率均是最高的，2.0%
菌液处理组平均种子发芽率达到 79%，相较未

经菌液处理的 CK2 提高 77%。单菌液实验组中

菌株 hs032 促种子发芽效果最好，在处理浓度

高于 1.2%后与混合菌液组发芽率无较大差别，

但在低浓度时混合菌液有较高的提升种子发芽

率的能力。说明促生菌浸泡处理能够促进种子

在盐胁迫下的发芽，并且多菌种组合处理可以

在低浓度下有更好的促生效果。 
2.3  菌液对干旱条件下盐土盆栽玉米生长

的影响 
如表 2 所示，在盐胁迫下的玉米植株(CK2)

生物量显著低于(P<0.05)其它各组，与无盐胁迫组

(CK1)比较，根长、株高和干重分别比 CK1 组减

少 13.5%、15.2%和 25.0%。加菌的各组比未加菌

的 CK2 根长、株高和干重均显著提高(P<0.05)。
实验组 4 相较 CK2 提升最为显著，根长提高

138.6%，株高提高 113.4%，干重提高 156.0%。并

且相较添加单菌的实验组 1−3 也有显著(P<0.05)
提高。 

 

 
 

图 1  菌株对盐胁迫下种子发芽率的影响 
Figure 1  Effects of strains on seed germination 
rate under salt stress. The dotted line represents the 
seed germination rate of CK1 and CK2; The error 
bars represent the standard errors. 

 
表 2  菌株在干旱和盐胁迫下对玉米生长的影响 
Table 2  Effects of strains on maize growth under both drought and salt stress 
Test item CK1 CK2 Test 1 

yl923 
Test 2 
hy127 

Test 3 
hs032 

Test 4 
Mix 

Root length (cm) 32.50±0.65b 22.00±0.33a 39.70±0.45d 38.40±0.27c 42.30±0.43e 52.50±0.28f 
Shoot length (cm) 30.85±0.51b 24.67±0.51a 39.44±0.23c 39.95±0.25c 39.64±0.24c 52.66±0.36d 
Dry weight (g) 0.83±0.015b 0.57±0.013a 1.21±0.023e 1.01±0.012c 1.13±0.008d 1.46±0.035f 
Values are means (n=3)±standard error. Different lowercase letters indicate that the same index is significantly different (P<0.05). 
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从图 2 中可以看出，盐胁迫下使玉米 MDA
含量显著提高达到 14.31 μmol/L，叶绿素含量

显著降低 SPDA 值达到 36.38，表明盐胁迫环境

能够加强玉米幼苗的过氧化程度。4 个实验组

均能显著(P<0.05)降低盐胁迫下玉米幼苗体内

MDA 含量，并提高叶绿素含量。实验组 1−3
植株内的 MDA 含量和叶绿素含量组间无显著

差异，而与 CK2 相比有显著降低和增加，但仍

显著高于和低于 CK1 (P<0.05)。实验组 4 植株

内 MDA 含量与 CK1 无明显差异(P>0.05)，叶

绿素含量显著高于 CK1 (P>0.05) 

2.4  菌种鉴定 
将菌株 hy127、hs032 和 yl923 的 16S rRNA

基因序列上传至 NCBI 数据库中获得登录号，

再通过 BLAST 进行序列比对，利用邻接法(N-J)
进行系统发育分析和构建进化树如图 3 和图 4。 

 
 
 

图 2  菌株在干旱和盐胁迫下对玉米丙二醛和叶

绿素含量的影响 
Figure 2  Effects of strains on the content of MDA 
and chlorophyll in maize under drought and salt 
stress. The error bars represent the standard errors. 
Different uppercase and lowercase letters 
respectively indicate that malondialdehyde and 
chlorophyl SPDA value are significantly different 
(P<0.05). 

 

 
 

图 3  基于菌株 yl923 和 hs032 的 16S rRNA 基因序列的系统发育进化树  
Figure 3  Phylogenetic tree based on 16S rRNA gene of yl923 and hs032. Numbers in parentheses represent 
the sequences’ accession number in GenBank; Bar 0.001 represents sequence divergence. 
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图 4  基于菌株 hy127 的 16S rRNA 基因序列的系统发育进化树  
Figure 4  Phylogenetic tree based on 16S rRNA gene of hy127. Numbers in parentheses represent the 
sequences’ accession number in GenBank; Bar 0.002 represents sequence divergence. 
 
分析结果表明，菌株 hy127 (OM339852)与模式菌

株 Priestia megaterium NBRC 15308 (NR_112636)
亲缘关系相近，16S rRNA 基因序列相似度为

99.7%，最终将菌株 hy127 鉴定为 Priestia 
megaterium (原 Bacills megaterium)，菌株 hs032 
(OM339850)与模式菌株 Bacillus subtilis subsp. 
ATCC 6633 (CP034943) 16S rRNA 基因序列相

似度为 99.81%，菌株 yl923 (OM339848)与
Bacillus subtilis ATCC 19659 (MN456847) 16S 
rRNA 基因序列相似度为 99.94%，所以将菌株

hs032 和菌株 yl923 鉴定为 Bacillus subtilis。 

3  讨论与结论 
盐胁迫是植物生存所面临的主要的非生物

胁迫[30]，而盐生植物根际微生物在植物对抗外

界严酷环境时扮演着重要的角色[31-32]。同时，

盐生植物也通过根部分泌独特成分的分泌物来

塑造建立对自身生存有益的微生物群落[33]。 

本研究从生长于干旱地区盐渍化土壤的杂

类草根际土壤中，筛选出能耐受 10% NaCl 的细

菌菌株 51 株，其中有解磷能力的有 21 株，有

解钾能力的 24 株，能产 IAA 的 46 株，产 ACC
脱氨酶的 26 株，产铁载体 11 株。结果证明，

在盐生植物根际土壤中有着丰富的耐盐促生菌

资源，这点与已有的研究结果相一致[34-35]。其

中有 3 株促生能力突出，经 16S rRNA 基因序

列比对分析分别鉴定为 2 株枯草芽孢杆菌

hs032 (OM339850)和 yl923 (OM339848)，一株

巨大芽孢杆菌 hy127 (OM339852)，并且这 3 株

菌互相没有拮抗作用，能够混合培养。在之前

的研究中[36]有利用枯草芽孢杆菌和巨大芽孢杆

菌同时作用于马铃薯，使其叶片净光合速率和

酶活性提高的案例。芽孢杆菌大量分布于各类

土壤中，以其生长迅速、对营养物质需求低、

耐受多种恶劣环境和能够分泌多种酶和激素并

且大多数芽孢杆菌对人畜无毒害作用，被广泛

应用于环境保护和畜牧种植当中[37-38]。在本研

究中枯草芽孢杆菌 yl923 兼具解磷、解钾、产
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IAA、产 ACC 脱氨酶和产铁载体的能力，并且

在所有菌株中具有最强的解磷、解钾能力(5 d
发酵液平均有效磷为 46.29 mg/L；7 d 发酵液平

均 K+含量为 58.07 mg/L)。菌株 hy127 和菌株

hs032 也兼具多种促生能力，这也验证了芽孢杆

菌在促进植物生长、增强植物抗逆性和维持土

壤微生态平衡上有巨大的应用潜力。 
植物种子的萌发影响着植物整个生长周

期，将决定植物以后的生长发育[39]。而过量的

盐分积累将会使植物种子难以吸收水分，从而

导致激素代谢紊乱和酶活性降低，进而影响呼

吸作用使萌发受阻[11]。本研究中的 3 株促生菌

以及混合发酵液均能显著的提高植物种子在盐

胁迫下的发芽率(图 1)。分析结果可得，激素合

成能力较强的菌株 hs032 和混合发酵液组的发

芽率最高，低菌液浓度时混合菌液发芽率远高

于 hs032 组，但菌液含量高于 1.2%后两组差别

不大。两组的种子发芽率高于其他各组可能是

由于菌株 hs032 和混合菌液产生的激素和胞外

多糖有关。植物种子的发芽首先需要吸收足够

的水分，多菌发酵过程相较单菌发酵过程更复

杂，合成的二级代谢产物也更丰富[40]。在相同

培养时间内混合培养菌液能够产生较多的胞外

多糖(表 2)，所以在低菌浓度下混合菌液也有足

够多的胞外多糖能在种子表面形成生物保护

膜，为种子隔绝外界高盐环境威胁的同时将发

酵液内激素集中于种子表面[41]，促进种子萌发。 
我国西北部处于干旱、半干旱地带，年平

均降水量远远低于年平均蒸发量，淡水资源极

其有限。因此，西北地区盐碱地的出现往往伴

随着干旱的气候环境 [42]。所以在干旱条件下

PGPR 仍具有较高的促生能力，将对在干旱地

区的实际应用具有重要意义。本研究的实验结

果(2.3 节)表明，在干旱和盐双重胁迫下(CK2)，
玉米幼苗呈现出生长缓慢、叶绿素降低和细胞

膜过氧化标志物 MDA 含量增加等现象。4 个实

验组的玉米幼苗在根长、株高和干重上不仅显

著高于 CK2 也比 CK1 显著增加，可能由于 CK1
除了有干旱胁迫以外，其土壤还经过灭菌处理，

土壤内缺乏微生物的生理活动。这一点在一定

程度上验证了土壤微生物在刺激植物快速生长

上的重要地位。单菌实验组之间比较，yl923 组

玉米干重显著高于其他两株处理过的玉米，这

可能是由于菌株 yl923 兼具解磷、解钾、产 IAA、

产 ACC 脱氨酶以及产铁载体的能力，比另外两

株菌有较全面的促生特性。说明，在土壤栽培

过程中需要具有复合的促生特性才能达到更好

的促生效果。而经过综合能力更强的混合菌液

处理过的玉米苗的根长、株高和干重均显著

(P<0.05)高于其他各组，也证明了这一点。  
叶绿素和丙二醛(MDA)含量均是植物受损

的标志，叶绿素含量越低或者 MDA 含量越高，

表明植物受到伤害就越大 [29,43]。菌株 yl923、
hy127、hs032 以及混合菌液均能不同程度地减

轻玉米植株受到的伤害，混合菌液处理过的玉

米植株生长状况甚至优于无盐胁迫的 CK1 组。

结果分析发现，在不利条件下添加促生菌能够

减轻植物所受伤害、增强植物抗逆能力、促进

植物的生长以及生物量的积累，这与许多研究

结果一致 [8-9,26,34,36-37]，并且综合多项的促生能

力，能够更好地达到抗逆促生的目的。在实际

的研究中通过分离筛选的方式很难得到能够将

不同促生能力集中于一身，并且强度能达到需

求的菌株，而将各类促生能力较强的菌株复配

成混合菌剂是一个较好的方法。 
菌株 yl923、hy127 和 hs032 具有耐盐促生

特性，都能够在干旱的情况下减轻盐胁迫对植

物的伤害。值得注意的是这 3 株菌的混合培养

液有更高的促生效果。但是，实际应用的自然

环境要更加复杂多变，这也会增加促生菌对植
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物促生作用的不确定性，所以需要进一步驯化

菌株在自然环境下的促生抗逆能力。此外，微

生物对土壤理化性质的改变也值得注意，在菌

种组合中添加对土壤理化性质有改善作用菌

株，可能会对土壤盐碱化的治理效果有所提升。  
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