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摘   要：【目的】从兰州唐古特白刺根际分离得到对植物有潜在促生效果的功能微生物，为研发

相关菌种制剂的研究奠定基础。【方法】通过平板划线法从其根际分离纯化出 6 株细菌，并对菌

株进行形态特征观察、革兰氏染色等一系列生理生化试验。用藜麦检测各菌株的促生功能，并对

具有优良促生作用的 1 个菌株 16S rRNA 基因进行分子鉴定及基因草图绘制。【结果】根据生化鉴

定结果，6 株细菌分别属于不动杆菌属(Acinetobacter)、土壤杆菌属(Agrobacterium)、类芽孢杆菌

属 (Paenibacillus) 、芽孢杆菌属 (Bacillus) 、鞘氨醇单胞菌属 (Sphingomonas) 和假单胞菌属

(Pseudomonas)。其中，16S rRNA 基因鉴定 BC4 属于肠杆菌属(Enterobacter)，具有较好的促生效

果。【结论】BC4 具有较好的促生效果，为兰州唐古特白刺菌种资源的开发和利用提供了一定的

理论依据。 
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Abstract: [Objective] Microorganisms with potential growth-promoting effects on plants were 
isolated from the rhizosphere of Nitraria tangutorum Bobr. in Lanzhou City, which laid a foundation 
for research and development of related preparations. [Methods] With the plate streak method, 6 
bacterial strains were isolated and purified from the rhizosphere of N. tangutorum, and the 
morphological characteristics of the strains were observed. The physiological and biochemical 
properties were examined based on Gram staining and other tests. The effect of each strain on quinoa 
growth was determined. The 16S rRNA gene of a strain with excellent growth-promoting effect was 
sequenced and the circular genome map for the strain was plotted. [Results] According to the 
biochemical identification results, the 6 strains belonged to Acinetobacter, Agrobacterium, 
Paenibacillus, Bacillus, Sphingomonas, and Pseudomonas, respectively. Further identification by 16S 
rRNA gene sequencing suggested that BC4, with strong growth-promoting activity, belonged to 
Enterobacter. [Conclusion] BC4 shows strong growth-promoting activity, which lays a theoretical 
basis for development and utilization of bacterial resources of N. tangutorum in Lanzhou. 

Keywords: Nitraria tangutorum Bobr.; rhizosphere microorganisms; species identification; screening of 
growth-promoting bacteria 
 

植物根际土壤是根系生长、代谢和吸收养分

的重要环境[1]。由于根系分泌的营养物质被土壤

微生物吸收利用，其丰度和多样性与非根际微生

物存在较大差异，使得根际土壤微生物具有更强

的活性，甚至能够起到促进植物生长的作用，因

而对植物根际菌群的研究亦备受关注[2]。植物根

际微生物包括有益或有害微生物，显著影响植物

生长发育和产量形成[3]。植物根际促生菌(plant 
growth promoting rhizobacteria，PGPR)作为一类

有益微生物，定殖于植物根系表面或根际土壤

中，调控植物生长发育、活化土壤养分和拮抗病

原微生物[4]。近年来，国内外许多学者先后从植

物根际土壤中分离获得促生菌。Islam 等[5]从黄

瓜根际分离得到 10 株菌株，分别属于假单胞菌

(Pseudomonas)、枯草芽孢杆菌(Bacillus subtilis)、
嗜 麦 芽 窄 食 单 胞 菌 (Stenotrophomonas 
maltophilia) 和 解 淀 粉 芽 孢 杆 菌 (Bacillus 
amyloliquefaciens)，它们能促进植物生长，拮抗

病原真菌，有效防治黄瓜疫霉根腐病。Ayyaz 等[6]

从田间小麦根际土壤中，分离出能产生植物激素

和具有溶磷特征的 Azospirilla 属微生物，单株 
接种 Azospirillum sp. AzoK1 和 AzoK2 可促进盆

栽小麦植株生长。基于其促生特性，根际促生  
菌剂得到广泛应用。如 Lorena 等[7]接种 PGPR
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后显著增加了万寿菊单萜烯和酚类等次生代谢

产物。 
兰州唐古特白刺(Nitraria tangutorum)属蒺

藜科(Zygophyllaceae)白刺属(Nitraria L.)，耐旱、

耐盐碱、耐寒、耐瘠薄、抗风沙，主要分布于我

国西北部和北部地区[8]，是优良的防风固沙、耐

盐碱植物[9]。目前，对兰州唐古特白刺的研究大

多集中于资源保护与适生环境分析，对其根际微

生物菌群的研究甚少。兰州唐古特白刺的强抗逆

性可能与根际微生物菌群密切相关[10]。众多研

究表明，微生物制剂能促进植物吸收养分和水

分，分泌生长活性物质，提高植物拮抗和适应不

良环境[10]。为此，本研究以兰州唐古特白刺为

对象，分离纯化其根际微生物，并进行一系列生

理生化及分子鉴定，筛选出 PGPR，为有关微生

物菌剂的研发与应用奠定科学基础。 

1  材料与方法 
1.1  土壤样品采集 

兰州唐古特白刺根际土壤样品采自甘肃省

兰州市永登县(36°52ʹN，103°26ʹE)。去除地表凋

落物及表层 5 cm 土壤，选取细根发达区域，在

5–10 cm 深度以五点取样法采集土壤 2 kg，取样

后按四分法混匀，装于无菌采样袋，置于 4 °C
冰箱保存备用[11]。 

1.2  培养基 
牛肉膏蛋白胨培养基(g/L)：蛋白胨 10.0，牛

肉膏 3.0，氯化钠 5.0，琼脂 15.0，蒸馏水 1 000 mL，
pH 值调至 7.0–7.4[12]。解磷固体培养基(g/L)：蔗

糖 10.0，硫酸铵 0.5，七水合硫酸镁 0.3，氯化   
钠 0.3，氯化钾 0.3，七水合硫酸亚铁 0.03，七水

合硫酸锰 0.03，磷酸钙 5.0，琼脂 20.0，蒸馏水 1.0 L，
pH 值调至 7.2–7.5[13]。解钾固体培养基(g/L)：蔗

糖 10.0，酵母膏 0.2，(NH4)2SO4 0.5，Na2HPO4 1.0，
MgSO4·7H2O 1.0，FeSO4 0.03，CaCO3 2.5，钾长

石粉 10.0，琼脂 15.0，蒸馏水 1.0 L，pH 值调至

7.0–7.5[14]。 

1.3  菌种分离纯化 
取 10 g 根际土壤，加入 90 mL 牛肉膏蛋白

胨液体培养基富集培养(26 °C、180 r/min，12 h)，

离心后取上清液进行梯度稀释(10–1、10–2、10–3、

10–4、10–5)，取 100 µL 稀释菌液均匀涂布于牛肉

膏蛋白胨固体培养基上，26 °C 倒置培养 3 d[15]，

挑取不同培养性状的单菌落，采用四区划线法分

离纯化，得到纯化单菌落后编号并保存。 

1.4  菌落形态与特征观察 
观察并记录单菌落各项形态特征，包括颜

色、大小、表面质地、透明度和边缘形状等[16]。 

1.5  生理生化鉴定 
1.5.1  革兰氏染色 

对分离得到的 6 株菌株进行生理生化鉴定。

取活跃生长期菌种涂片、干燥和固定。滴加草酸

铵结晶紫染液染色 1–2 min 后蒸馏水冲洗至无

色。碘液染色约 1 min，水洗。用滴管流加 95%

乙醇脱色，30 s 后水洗并吸去水分。番红复染液

染色 2–3 min，蒸馏水冲洗、干燥和镜检。显微

镜下观察紫色为革兰氏染色阳性细菌；红色为革

兰氏染色阴性细菌[17]。 
1.5.2  过氧化氢酶试验 

挑取 24 h培养菌种涂抹于滴有 3%过氧化氢

的玻片上，如有气泡产生则为阳性，无气泡为阴

性[18]。 
1.5.3  氧化酶试验 

滴加 N,N-二甲基对苯二胺二盐酸盐 1%水

溶液于无菌滤纸，挑取 18–24 h 培养的菌苔，均

匀涂抹，10 s 内涂抹的菌苔呈现红色即为阳性，

10–60 s 滤纸上呈现红色即为延迟反应，>60 s 滤

纸上未出现红色即为阴性[18]。 
1.5.4  淀粉水解试验 

取菌种点种于含 0.2%可溶性淀粉的基础培
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养基中，26 °C 恒温培养形成明显菌落后，滴加

碘液呈蓝黑色，菌落周围如有不变色透明圈，表

示淀粉水解阳性，仍是蓝黑色为阴性[18]。 
1.5.5  明胶液化试验 

将菌种接种于明胶基础培养基(26 °C，72 h)，
观察时低温处理，明胶表面无凹陷且为稳定的凝

块，则为明胶水解阴性。如明胶凝块部分或全部

变为可流动的液体，则为明胶水解阳性。若明胶

未液化，但明胶表面菌苔下与对照管比较出现凹

陷小窝也是轻度水解，按阳性记录[18]。 
1.5.6  产 NH3 能力检测 

将菌株接种于 10 mL 蛋白胨水中，培养 3 d
后，加入 0.5 mL 纳氏试剂(Nessler 试剂)，观察

试管颜色变化，颜色由褐色转为黄色的表明有

NH3 产生[19]。 
1.5.7  吲哚试验 

将菌接种至蛋白胨水，培养 48 h 后加入 3–4 滴

乙醚，摇动数次，静置 1–3 min，乙醚上升后，

加入 2 滴吲哚试剂。在乙醚和培养物之间产生红

色环状物为阳性反应[20]。 
1.5.8  甲基红试验 

挑取少量菌种于甲基红试验培养基中(26 °C，

3–5 d)，观察时滴入甲基红试剂 1–2 滴，培养液

颜色呈红色则为阳性反应，黄色为阴性反应[20]。 
1.5.9  解磷能力检测 

挑取菌株接种于解磷固体培养基平板上(37 °C，

7 d)，观察透明圈产生情况，根据透明圈直径(D)/
菌落直径(d)大小确定菌株解磷能力[21]。 
1.5.10  解钾能力检测 

挑取菌株接种于解钾固体培养基平板上

(37 °C，7 d)，观察透明圈产生情况，根据透明圈

直径(D)/菌落直径(d)大小确定菌株解钾能力[21]。 

1.6  分离菌株促生功能检测 
将藜麦种子浸泡于高锰酸钾溶液消毒 10 min，

无菌水洗净。用无菌镊子挑取藜麦种子置于湿润

无菌滤纸上，25 °C 暗培养 3 d 备用。将分离获 

得的菌株接种于 LB 液体培养基中，培养(26 °C、

180 r/min) 12 h，调 OD600 值为 1.0。倒入灭菌后

的 1/2 MS 培养基，凝固后取 6 棵均匀一致的藜

麦发芽种子，以直线排列的方式沿培养皿中线种

植。在距离藜麦幼苗根尖下方 3 cm 处，滴加  

200 µL 菌液(对照滴加 200 µL 无菌 LB 液体培养

基)。将平板垂直置于(26±2) °C，16 h 光照 8 h

黑暗的恒温培养箱中培养，各菌株重复设 3 次。

10 d 后观察藜麦幼苗生长情况。记录幼苗茎长、

叶长、主根长、侧根数、须根数及干鲜重[22]。 

1.7  16S rRNA 基因分子鉴定 
将促生效果最优的菌株培育于 LB 液体培养基

中(26 °C、180 r/min，9 h)，离心菌液(14 000 r/min，

5 min)，收集菌体，送至深圳微科享科技有限公

司上海测序部进行 16S rRNA 基因测序，选择引

物 338F (5ʹ-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3ʹ)

和 806R (5ʹ-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3ʹ)

进行 PCR 扩增，PCR 反应体系：5×FastPfu Buffer 

4 µL，2.5 mmol/L dNTPs 2 µL，5 µmol/L Forward 

Primer 0.8 µL，5 µmol/L Reverse Primer 0.8 µL，

FastPfu Polymerase 0.4 µL，BSA 0.2 µL，Template 

DNA 10 ng，补 ddH2O 至 20 µL。扩增程序：95 °C 

3 min；95 °C 30 s，55 °C 30 s，72 °C 45 s，      

27 个循环；72 °C 10 min。TBtools 软件绘制细

菌 基 因 组 圈 图 ， 用 BLAST-N (https://blast. 

ncbi.nlm.nih.gov/)搜索程序，与 GenBank 数据库

进行对比，利用 MEGA 7 将序列比对结果通过

NJ 法构建系统进化树。 

2  结果与分析 
2.1  菌体及菌落形态观察 

通过富集培养和梯度稀释涂布共分离得到

6 株菌株。革兰氏染色及镜检如图 1、图 2 和表

1 所示。 
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图 1  菌株形态观察 
Figure 1  Morphological observation of 6 bacterial strains isolated. 

 

 
 

图 2  革兰氏染色和镜检 
Figure 2  Gram staining and microscope examination of 6 bacterial strains isolated. 

 

表 1  菌株菌落及镜检形态观察 
Table 1  Observation of bacterial colony and microscopic morphology 
Serial number Result observed 
BC1 White, moist, round, smooth surface and edge, slightly transparent, colony diameter 2.0–4.0 mm, 

Gram-negative bacilli, and the cells are bulbous. 
BC2 Milky white, moist, oval in shape, smooth surface and edge, raised in the middle, opaque, colony diameter 

2.0–6.0 mm, Gram-negative bacilli. 
BC3 White, moist, round, smooth surface and edge, the surrounding bulge is higher than the middle part, obvious 

depressions, transparent, colony diameter 1.0–5.0 mm, and the Gram-positive bacilli are blunt at both ends. 
BC4 White, smooth, moist, irregular in shape, viscous texture, slightly transparent, colony diameter 3.0–7.0 mm, 

Gram-negative bacilli, stubby rods, and bluntly rounded at both ends. 
BC5 Dark yellow, moist, smooth surface and edge, oval in shape, slightly raised in the middle, opaque, colony 

diameter 2.0–4.0 mm, short Gram-negative bacilli, arranged in pairs. 
BC6 Light yellow, moist, round, smooth surface and edge, raised in the middle, slightly transparent edges, colony 

diameter 2.0–5.0 mm, Gram-negative bacilli, straight or slightly curved. 
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2.2  菌种理化性质检测 
生理生化特征的测定可以反映菌株的本质

特征，是其本身某种代谢途径或某种酶的特有表

现，从而可以将菌株区分为不同类群。对所筛菌

株进行过氧化氢酶、氧化酶、产 NH3 能力检测、

淀粉水解试验、吲哚试验、甲基红试验和明胶液

化试验等特性检测，结果见表 2。 

2.3  解磷、解钾能力检测 
将筛选得到的菌株进行解磷、解钾能力检测

(表 3)。计算培养基表面所形成的透明圈与各菌株

菌落直径之比，即 D/d 值，根据其数值范围可对

上述 6 株菌株解磷、解钾能力进行初步检测。由

表 3 可知，6 株菌株在解磷与解钾方面的能力存在

差异，其中 4 株菌株获得的解磷圈与菌落直径比

值在 1.0–1.3，1 株在 1.3–1.5 之间，1 株在 1.5–2.0
之间。通过解钾菌筛选结果发现，有 2 株菌株无

解钾能力，解钾圈与菌落直径比值在 1.0–1.3 的有

3 株，BC4 比值为 1.30。通过各菌株相互比较，

BC4 和 BC6 解磷、解钾能力强于其他菌株。 

2.4  分离菌株促生功能检测 
采用藜麦验证 6 株菌株的促生效果，结果如

表 4 和图 3 所示，接种不同菌株对藜麦各生长指

标存在不同程度的影响。接种 BC1 与 BC2 的藜

麦幼苗与空白对照组相比无明显差异，通过比较

接种菌株后各组藜麦幼苗茎长、叶长、主根长、

侧根数、须根数及鲜干重等指标差异，结果显示

BC4 促生效果最优，比空白对照组分别增加了

32.44%、11.59%、125.41%、33.00%、383.00%、

55.39%、53.32%。BC5 与 BC6 促生效果次之，

BC3 对藜麦生长有抑制作用，其各幼苗生长指

标分别降低了 24.43%、8.70%、21.31%、100%、

17.00%、8.99%、14.77%。 
 

表 2  菌株生理生化特征 
Table 2  The physiological and biochemical characteristics of six strains 

Characteristics 
Strains 

BC1 BC2 BC3 BC4 BC5 BC6 
Catalase test  + + + + + + 
Oxidases – + – – – – 
Production of ammonia test + + + + + + 
Starch hydrolysis test + – + + + – 
Indole production + + + + + – 
Methyl red + + – – – + 
Gelatin liquefaction – + – + + + 
+: more bacteria was positive reaction; −: more bacteria was negative reaction. 

 

表 3  解磷、解钾能力测定 
Table 3  Determination of phosphorus and potassium dissolution ability 

Serial number 
Phosphate-dissolving ability Potassium-dissolving ability 

D/mm D/mm D/d D/mm D/mm D/d 

BC1 3.84 3.28 1.17 – – – 
BC2 7.22 5.63 1.28 – – – 

BC3 5.12 4.33 1.18 5.43 4.71 1.15 

BC4 9.34 5.98 1.56 7.98 6.13 1.30 

BC5 4.51 3.67 1.23 4.07 3.49 1.17 

BC6 6.18 4.57 1.35 5.79 4.65 1.25 
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表 4  接种各菌株后幼苗生长指标 
Table 4  Seedling growth index after inoculation with each strain 

Growth indicators 
Strains 

CK BC1 BC2 BC3 BC4 BC5 BC6 

Stem length/cm 2.62±0.02 2.41±0.01  2.50±0.01  1.98±0.01  3.47±0.01 2.86±0.01  2.84±0.01  

Leaf length/cm 0.69±0.01 0.65±0.01 0.65±0.01  0.63±0.01 0.77±0.01 0.79±0.01 0.84±0.01 

Tap root length/cm 1.22±0.01 1.44±0.01  1.23±0.01  0.96±0.01  2.75±0.01 2.16±0.02 2.23±0.01 

Number of lateral roots 1.00±0.40  0.33±0.27  1.00±0.40  0.00±0.00 1.33±0.67   1.67±0.27  2.00±0.80  

Number of fibrous roots 1.00±0.40  1.33±0.67  1.00±0.80  0.83±0.57  4.83±0.97  7.17±0.97  6.83±0.97  

Fresh weight/mg 62.67±6.81  62.8±5.37 63.43±2.84 57.03±2.19  97.38±23.65 96.32±1.30  95.82±6.19 

Dry weight/mg 6.77 ±0.25  6.85±0.23 6.88±0.13  5.77±0.06 10.38±1.66  9.95±0.03 9.78±0.09 

 

 
 

图 3  不同菌株对藜麦生长的促生效果 
Figure 3  Growth-promoting effects of different strains on the growth of quinoa. A: CK (sterile); B: 
growth-promoting effect of BC1 on quinoa; C: growth-promoting effect of BC2 on quinoa; D: 
growth-promoting effect of BC3 on quinoa; E: growth-promoting effect of BC4 on quinoa; F: 
growth-promoting effect of BC5 on quinoa; g: growth-promoting effect of BC6 on quinoa. 

 
 

2.5  16S rRNA 基因分子鉴定 
根据测序结果运用 TBtools 软件对 BC4 菌株进

行全基因组草图绘制，结果如图 4 所示。使用 MEGA 
7 软件，通过邻接法构建系统发育进化树(图 5)。结

果表明，菌株 BC4 与肠杆菌属(Enterobacter)的同源

性较高，经NCBI在线BLAST比对分析与Enterobacter 
sp. 638 (CP000653)序列相似性达到 99.10%，鉴定菌

株 BC4 可能为 Enterobacter 属(表 5)。 
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图 4  BC4 基因组圈图 
Figure 4  BC4 genome circle diagram. (From the inside out) Lap 1: gene density heat map and line map; Lap 2: 
CDS density histogram; Lap 3: tRNA density histogram; Lap 4: rRNA density histogram. 
 

 
图 5  基于菌株 BC4 16S rRNA 基因的 neighbor-joining 系统发育树 
Figure 5  Neighbor-joining phylogenetic tree based on BC4 16S rRNA gene. Numbers in parentheses: 
GenBank accession number; Numbers in branch points: branch support values; Bar length=1: nucleotide 
divergence between sequences. 
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表 5  BLAST 比对结果 
Table 5  BLAST comparison results 
Scientific name Max score Total score QUERY COVER/% E value Per. ident/% Accession 
Enterobacter sp. 638 2 988 20 880 100 0.0 99.10 CP000653.1 
Enterobacter soli ATCC BAA-2102 2 743 2 743 92 0.0 98.83 NR_117547.1 
Enterobacter ludwigii 2 689 2 689 90 0.0 98.74 NR_042349.1 
Enterobacter cancerogenus 2 669 2 669 89 0.0 98.73 Z96078.1 
Enterobacter cloacae 2 658 2 658 92 0.0 97.80 NR_102794.2 
Serratia marcescens 2 582 2 582 91 0.0 97.13 AB061685.1 
Raoultella electrica 2 571 2 571 87 0.0 98.62 AB762091.1 
Kluyvera intermedia 2 558 2 558 86 0.0 98.62 NR_028802.1 
Enterobacter kobei 2 558 2 558 88 0.0 97.96 NR_113321.1 
Kluyvera ascorbata 2 556 2 556 88 0.0 97.82 NR_114107.1 
Serratia liquefaciens 2 555 2 555 92 0.0 96.63 NR_121703.1 
Raoultella terrigena 2 553 2 553 86 0.0 98.75 NR_114503.1 
Thalassospira sp. PR54-1 1 048 1 048 90 0.0 79.95 EU441000.1 
Thalassospira indica 1 040 1 040 89 0.0 79.96 EU440798.1 
Cytobacillus firmus 894 894 83 0.0 78.88 KT226109.1 
Paenibacillus validus 891 891 70 0.0 80.49 AB073203.1 
Bacillus velezensis 869 869 83 0.0 78.48 AY603658.1 
Paenibacillus mucilaginosus 850 850 70 0.0 79.97 FJ039528.3 
Bacillus vallismortis 697 697 55 0.0 80.06 MK016485.1 

 

3  讨论 
兰州唐古特白刺作为典型的荒漠盐生植物

具有较强的抗逆性，这与其根际菌群的存在可能

有着不可分割的联系[10]。根际具有促生功能的

微生物可以通过产生不同代谢产物，将植物根际

无法直接吸收的元素转化，为植物生长提供养

分，并促成产量增加。 
本研究从兰州唐古特白刺根际土壤中分离

得到 6 株菌株。解磷解钾能力检测中，透明圈与

菌落直径的比值(D/d)范围介于 1.00–2.00 的为解

磷或解钾中等菌株[23]。因此，本研究筛选得到

的各菌株除 BC1 和 BC2 菌株没有解钾能力外，

其余 4 株菌株解磷解钾能力均为中等，BC4 菌

株解磷解钾能力最强。分离菌株促生功能检测

中，藜麦生长周期较短，种子大小适中，利于种

植，通过平板种植藜麦，并接种菌株，能缩短实 

验进程、提高幼苗筛选效率，并能有效地观察到

菌株对藜麦生长的影响，初步测定分离得到的  
6 株菌株的促生能力。以藜麦幼苗根长、茎长、

叶长、侧根数、须根数、干鲜重为衡量标准，菌

株解磷解钾能力为促生作用间接体现，最终筛选

得到具有明显促生作用的 BC4 菌株。 
根据菌落形态、革兰氏染色和镜检以及生化

试验结果，参照《伯杰细菌鉴定手册》与《常见

细菌系统鉴定手册》可以作出初步判断：菌株

BC1 可能属于不动杆菌属(Acinetobacter)，菌株

BC2 可能属于土壤杆菌属(Agrobacterium)，菌株

BC3 可能属于类芽孢杆菌属(Paenibacillus)，菌

株 BC4可能属于芽孢杆菌属(Bacillus)，菌株 BC5
可能属于鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)，菌株

BC6 可能属于假单胞菌属(Pseudomonas)。因某

些菌株具有相似的生理生化特征，对具有优良促

生特性的 BC4 菌株进行 16S rRNA 基因分子鉴 
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定及基因组圈图绘制，圈图中由内到外第一层为

基因密度热图及线形图；第二层为 CDS 密度柱

状图；第三层为 tRNA 密度柱状图；第四层为

rRNA 密度柱状图；圈图内部线条表明各基因组

之间的共线性关系。细菌基因组圈图能直观说明

微生物各个功能基因基本信息，从整体范围分析

各个基因功能及关系，对特异性菌株的开发利用

和微生物分类研究有重要意义[24]。BC4 菌株存

在多种基因，包括 Arg、Glp、Cpx、Ppc 等。土

壤环境天然抗生素的大量存在，使 Arg 基因在土

壤微生物群落普遍存在[25]。Glp 基因在病原菌侵

染期间，可作为靶标进行蛋白交联加固细胞   
壁[26]。Cpx 基因可在细菌包膜损伤或缺陷时，感

知响应信号适应细胞内外环境变化，维持包膜功

能及完整性[27]。Ppc 基因的存在对菌体生长、产

酸量、糖酸转化率均有影响[28]。BC4 菌株经 16S 
rRNA 基 因 分 子 鉴 定 属 于 肠 杆 菌 属

(Enterobacter)。肠杆菌解磷解钾能力较强，促进

植物生长，对根系具有较显著的促生效果，这与

叶维雁等[21]和王琦琦等[29]的研究结果相符。Oh
等[30]发现Enterobacter asburiae菌株HK169培养

液处理的番茄幼苗的根和茎重分别增加了 251%
和 160%，并描述肠杆菌促进植物生长可能的机

制是肠杆菌提高了植物的固氮、IAA 产生和

ACC 脱氨水平。但具体过程有待进一步研究。 
目前，对植物根际促生菌的研究涉及植物生

长的诸多方面，如抑制植物病原体、提高植物抗

逆性、促进植物生长，进而减少化肥的使用[31]。

肠杆菌在植物促生方面应用广泛，其促生效果取

决于肠杆菌在土壤中的生存能力、在接种作物上

的定殖能力、与土壤中本地菌群的互作能力以及

环境因子等诸多因素[32]。本研究对兰州唐古特

白刺根际细菌进行分离与鉴定，证明其具备促进

植株生长发育的潜能，将来可作为功能菌株应用

于农作物生产栽培，为开发相关微生物制剂的研

究奠定一定基础。 
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