
第 ４０ 卷第 １ 期
２０２２ 年 １ 月

干 旱 地 区 农 业 研 究
Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｉｎ ｔｈｅ Ａｒｉｄ Ａｒｅａｓ

Ｖｏｌ.４０ Ｎｏ.１
Ｊａｎ. ２０２２

　　 文章编号:１０００￣７６０１(２０２２)０１￣０１３９￣０７ ｄｏｉ:１０.７６０６ / ｊ.ｉｓｓｎ.１０００￣７６０１.２０２２.０１.１６

３ 株耐盐碱促生菌对绿豆根际微生态的影响
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摘　 要:利用前期从大庆地区盐碱土中分离得到的 ３ 株耐盐碱促生菌(Ｚｏｂｅｌｌｅｌｌａ、Ｓｅｒｒａｔｉａ 和 Ｂａｃｉｌｌｕｓ)进行盆栽

试验ꎬ研究单株菌和复合菌在盐碱胁迫下对绿豆植株生长的影响ꎬ并通过 Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ 板和高通量测序技术检测施用

耐盐碱促生菌后绿豆根际土壤细菌代谢功能和细菌多样性变化ꎮ 结果表明ꎬ菌株 Ｓ２９ 处理后ꎬ绿豆根系鲜重较对照

增加了 １９.２７％ꎬ菌株 ＫＭ１、ＮＭ８ 和复合菌处理下绿豆的根系鲜重及干重分别增加了 ２５.８５％和 ２５.００％ꎬ２２.９３％和

２２.７３％ꎬ３１.２２％和 ２９.５５％ꎻ接种促生菌能够提高绿豆根际土壤酶活性和土壤细菌的代谢能力ꎬ且复合菌处理下的土

壤蔗糖酶和脲酶活性最高ꎬ分别是对照的 １.３５ 倍和 １.１６ 倍ꎬ绿豆根际土壤细菌在培养 ２４０ ｈ 时的每孔颜色变化率

(ＡＷＣＤ)为:ＫＭ１>复合菌>Ｓ２９>ＮＭ８>ＣＫꎮ 高通量测序表明ꎬ耐盐碱促生菌能够提高绿豆根际土壤细菌多样性和物

种丰富度并促进变形菌门、芽单胞菌门和蓝细菌门有益菌的生长ꎮ 耐盐碱促生菌能够在盐碱胁迫下促进绿豆根系

发育ꎬ改善根际微生态ꎬ缓解了盐碱胁迫对绿豆的伤害ꎬ复合菌的促生效果更好ꎮ
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　 　 据统计ꎬ全球盐碱土地面积约达 １０ 亿公顷[１]ꎬ
同时ꎬ灌溉方式不当、过度使用农药化肥和乱砍乱

伐等人为因素导致土壤盐碱化程度更加严重ꎮ 土

壤中的大量无机盐不仅会降低土壤肥力ꎬ还会影响

植物的正常生理活动ꎬ最终造成粮食减产[２]ꎮ 因

此ꎬ利用生态友好且高效的途径改良盐碱地ꎬ是当

前推动农业发展和生态环境恢复的重要举措[３]ꎮ
微生物改良盐碱地是当前的研究热点ꎬ其基本

原理是应用根际促生菌(Ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｒｈｉ￣
ｚｏｂａｃｔｅｒｉａꎬＰＧＰＲ)来改善植物根系微环境ꎬ进而缓

解盐碱胁迫对植物生长的抑制作用ꎬ最终达到改良

盐碱土壤的目的ꎮ 根际土壤作为土壤－植物根系－
微生物三者间进行物质循环和能量转化最活跃的

区域ꎬ对保持生态系统养分动态平衡有着至关重要

的作用[４]ꎮ ＰＧＰＲ 是定殖于植物根系的有益菌[５]ꎬ
具有提高营养元素可得性、分泌植物激素[６]、产生

抗菌物质和诱导植物系统抗性等功能[７]ꎮ 当 ＰＧＰＲ
到达植物根系时ꎬ土壤微生物群落结构和养分含量

会发生改变ꎬ这一过程是其发挥促生作用的前

提[８]ꎮ 目前ꎬ国内外研究较多报道了 ＰＧＰＲ 在盐碱

胁迫下对植物生长的促生效果[９－１１]ꎬ 关于施用

ＰＧＰＲ 对植物根际土壤微生态影响的研究却鲜有报

道ꎮ 因此ꎬ探究盐碱胁迫下 ＰＧＰＲ 对植物根际微生

物代谢功能和群落结构的影响ꎬ对明确 ＰＧＰＲ 的促

生机制来说是必要的ꎮ
本研究利用耐盐碱促生菌 Ｓ２９、ＫＭ１ 和 ＮＭ８ꎬ通

过盆栽试验探究单一菌株与复合菌系对绿豆生长

和土壤酶活性的影响ꎬ同时采用 Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ 板和高

通量测序技术检测绿豆根际土壤细菌代谢功能和

群落结构的变化ꎬ为提高绿豆耐盐碱能力和改良盐

碱土壤提供依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 材料

１.１.１　 绿豆品种　 试验用的绿豆品种为“小明绿”ꎬ
由国家杂粮中心提供ꎮ
１.１.２ 　 菌株来源 　 盆栽试验中接种的菌株 Ｓ２９、
ＫＭ１ 和 ＮＭ８ 由黑龙江八一农垦大学植物微生物互

作实验室提供ꎬ筛选自大庆地区盐碱土ꎬ菌株 Ｓ２９ 为

卓贝尔氏菌(Ｚｏｂｅｌｌｅｌｌａ)ꎬ具有固氮、产铁载体、产吲

哚乙酸(ＩＡＡ)和 ＡＣＣ 脱氨酶功能ꎻＫＭ１ 和 ＮＭ８ 分

别为沙雷氏菌(Ｓｅｒｒａｔｉａ)和芽孢杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)ꎬ均
具有固氮、解磷、产 ＩＡＡ 和 ＡＣＣ 脱氨酶功能ꎬ３ 株菌

均能够在 ｐＨ ９.５ 浓度为 １００ ｍｍｏｌＬ－１ ＮａＨＣＯ３的

培养基上生长ꎮ
１.１.３　 土壤样品采集 　 用于绿豆盆栽试验的土壤

采集自大庆市植被生长较好的盐碱地草原ꎬ ｐＨ
８.３４ꎬ可溶性盐含量 １.５ ｇｋｇ－１ꎬ碱解氮、速效钾和

有效磷含量分别为 ８６.００、３９８.００、１９.２０ ｍｇｋｇ－１ꎬ
有机质含量为 ３３.７０ ｇｋｇ－１ꎮ
１.２　 试验方法

１.２.１　 菌液的制备　 将菌株 Ｓ２９、ＫＭ１ 和 ＮＭ８ 接种

于 ＬＢ 培养基ꎬ２８℃、１７５ ｒｐｍｍｉｎ－１培养 ２４ ｈꎬ用无菌

水调节细菌数至 １０８ ＣＦＵｍＬ－１ꎬ将调节后的 ＫＭ１、
ＮＭ８ 和 Ｓ２９ 菌悬液等体积混合即为复合菌系ꎮ
１.２.２　 盆栽试验 　 共设 ４ 个处理组和 １ 个对照组

(ＣＫ)ꎬ处理组分别为接种菌株 Ｓ２９、ＫＭ１、ＮＭ８ 和复

合菌ꎮ 将取回的盐碱土与沙子以 ２ ∶ １ 的比例混合ꎬ
装入 ３１ ｃｍ×２５ ｃｍ 方槽中ꎬ每个方槽装 ７.５ ｋｇ 混合

土ꎬ绿豆种子经次氯酸钠消毒后播种ꎬ播种密度为

每槽 ３０ 株ꎬ重复 ３ 次ꎬ播种后按照 １ ｇ 土 １０７ ＣＦＵ 接

种量菌株稀释培养液ꎬＣＫ 组加入等量培养基稀释

液ꎬ置于人工气候室中培养ꎮ 出苗 １５ 天后补接菌液

１ 次ꎬ接种量为上一次的 ５０％ꎬ同时浇灌 Ｈｏａｇｌａｎｄ 营

养液 ５００ ｍＬꎬ适时浇灌等量蒸馏水ꎮ
１.３　 测定项目及方法

１.３.１　 绿豆的生长指标　 绿豆生长至 ３０ ｄ 时统计

植株的株高、地上及地下部分的干重和鲜重ꎮ
１.３.２　 绿豆根际土壤酶活性的测定 　 利用“抖根

法” [１２]收集不同处理下生长 ３０ ｄ 的绿豆根际土ꎬ采
集的土壤置于室内自然风干后ꎬ参照关松荫[１３] 的方

法进行碱性磷酸酶、蔗糖酶、过氧化氢酶和脲酶活

性测定ꎮ
１.３.３　 绿豆土壤细菌对不同碳源利用情况的测定

　 取 ５ ｇ 绿豆根际土加入到装有 ５０ ｍＬ 无菌水的三

角瓶中ꎬ震荡混匀后静置片刻ꎬ吸取上清液用无菌

水稀释 １ ０００ 倍ꎮ 取 １１５ μＬ 上述稀释液加入到 Ｂｉ￣
ｏｌｏｇ－ＥＣＯ 微孔板中ꎬ３０℃恒温避光培养 １０ ｄꎬ每隔
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１２ ｈ 采用酶标仪测 ５９０ ｎｍ 和 ７５０ ｎｍ 处吸光值ꎮ 土

壤细菌群落对碳源利用的能力用每孔颜色变化率

表示(Ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎬＡＷＣＤ):

ＡＷＣＤ ＝ ∑(Ｃｉ － Ｒ) / ３１

式中ꎬＣｉ 为所测定的每孔吸光值ꎬＲ 为对照孔吸光

值ꎬ３１ 为 Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ 平板上供试碳源数ꎮ
１.３.４　 绿豆根际土壤细菌多样性测定 　 取不接种

菌株处理下的绿豆根际土壤样品ꎬ使用土壤基因组

试剂盒提取土壤总 ＤＮＡꎬ并采用 １％琼脂糖凝胶电

泳检测 ＤＮＡ 质量ꎻ利用通用引物对 ５１５Ｆ(５’ －ＧＴ￣
ＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧ－３)和 ９０７Ｒ(５’ －ＣＣＧＴＣＡＡＴ￣
ＴＣＭＴＴＲＡＧＴＴＴ－３’)对 ＤＮＡ 进行扩增ꎬ扩增区间为

Ｖ４－Ｖ５ 区ꎬＰＣＲ 反应条件、体系和 ＰＣＲ 产物的纯化

参照 Ｈａｏ 等[１４] 的方法ꎮ 将纯化后的样品采用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 平台进行高通量测序(上海美吉生物

医药科技有限公司)ꎮ
获得下机原始数据后ꎬ使用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ 软件

质控ꎬ再采用 ＦＬＡＳＨ 软件进行拼接ꎬ得到优化数据

后 按 照 ９７％ 的 相 似 性 进 行 分 类 操 作 单 元

(Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓꎬＯＴＵ)聚类ꎬ用于微生物

多样性分析ꎮ
１.４　 数据处理与分析

数据的计算与处理采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２００７ 软

件ꎬ采用 ＳＰＳＳ ２２. ０ 软件对数据进行统计分析ꎬ柱形

图的制作使用 Ｏｒｉｇｉｎ ８.５ 软件ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 盐碱胁迫下 ３ 株促生菌对绿豆生长的影响

由表 １ 可以看出ꎬ单株菌 Ｓ２９ 处理下的绿豆根

系鲜重较对照增加了 １９.２７％ꎬ菌株 ＫＭ１、ＮＭ８ 和复

合菌处理下的绿豆根系鲜重分别增加了 ２５.８５％、
２２.９３％和 ３１.２２％ꎬ根系干重分别增加了 ２５.００％、
２２.７３％和 ２９.５５％ꎮ 可见ꎬ接种促生菌能够促进盐碱

胁迫下绿豆根系的生长ꎬ复合菌促生效果比单株菌

促生效果好ꎮ
２.２　 盐碱胁迫下 ３ 株促生菌对绿豆根际土壤酶活

性的影响

　 　 由表 ２ 可知ꎬ所有接菌处理均能够显著提升土

壤碱性磷酸酶活性和蔗糖酶活性ꎬ其活性排序分别

为 Ｓ２９>Ｓ＋Ｎ＋Ｋ>ＮＭ８>ＫＭ１>ＣＫ 和 Ｓ＋Ｎ＋Ｋ>ＮＭ８>
Ｓ２９>ＫＭ１>ＣＫꎻ菌株 Ｓ２９ 及复合菌处理能够显著增

加土壤脲酶活性ꎬ脲酶活性排序为 Ｓ＋Ｎ＋Ｋ>Ｓ２９>
ＮＭ８>ＣＫ>ＫＭ１ꎬ其中 Ｓ２９ 处理的土壤碱性磷酸酶活

性较 ＣＫ 增加了 ２５.２３％ꎬ复合菌处理后的土壤蔗糖

酶和脲酶活性分别是 ＣＫ 的 １.３５ 倍和 １.１６ 倍ꎬ而所

有接菌处理的过氧化氢酶活性均为下降的趋势ꎮ

表 １　 促生菌对绿豆植株生长的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ＰＧＰＲｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｍｕｎｇ ｂｅａｎ ｐｌａｎｔｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

株高
Ｓｔｅｍ ｌｅｎｇｔｈ / ｃｍ

茎叶鲜重
Ｆｒｅｓｈ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ｓｔｅｍｓ

ａｎｄ ｌｅａｖｅｓ / ｇ

根鲜重
Ｆｒｅｓｈ ｗｅｉｇｈｔ
ｏｆ ｒｏｏｔｓ / ｇ

茎叶干重
Ｄｒｙ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ｓｔｅｍｓ

ａｎｄ ｌｅａｖｅｓ / ｇ

根干重
Ｄｒｙ ｗｅｉｇｈｔ
ｏｆ ｒｏｏｔｓ / ｇ

ＣＫ １７.１３±０.７６ｂ １.０１６±０.１１７ａ ０.４１０±０.０１６ｃ ０.１０７±０.０１２ａ ０.０４４±０.００４ｂ
Ｓ２９ １８.００±１.６４ａｂ １.１２８±０.１８２ａ ０.４８９±０.０１５ｂ ０.１１８±０.０１９ａ ０.０５２±０.００４ａｂ
ＫＭ１ １８.９０±０.７６ａｂ １.１６７±０.１８４ａ ０.５１６±０.０１８ａｂ ０.１２３±０.０１９ａ ０.０５５±０.００６ａ
ＮＭ８ １７.６３±１.０１ａｂ １.１０５±０.２１８ａ ０.５０４±０.０３２ａｂ ０.１１６±０.０２３ａ ０.０５４±０.００５ａ

Ｓ＋Ｎ＋Ｋ １９.７０±１.３５ａ １.３１８±０.２０１ａ ０.５３８±０.０３６ａ ０.１３８±０.０２１ａ ０.０５７±０.００７ａ

　 　 注:ＣＫ—未接种菌株处理ꎬＳ２９—接种菌株 Ｓ２９ 处理ꎬＫＭ１—接种菌株 ＫＭ１ 处理ꎬＮＭ８—接种菌株 ＮＭ８ 处理ꎬＳ＋Ｎ＋Ｋ—接种菌株 Ｓ２９、ＫＭ１
和 ＮＭ８ 的复合菌处理ꎬ下同ꎮ

Ｎｏｔｅ: ＣＫ— ｉｎｏｃｕｌａｔｅ ｗｉｔｈｏｕｔ ｓｔｒａｉｎｓꎬ Ｓ２９— ｉｎｏｃｕｌａｔｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｔｒａｉｎ Ｓ２９ꎬ ＫＭ１— ｉｎｏｃｕｌａｔｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｔｒａｉｎ ＫＭ１ꎬ ＮＭ８— ｉｎｏｃｕｌａｔｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｔｒａｉｎ
ＮＭ８ꎬ Ｓ＋Ｎ＋Ｋ— ｉｎｏｃｕｌａｔｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｔｒａｉｎ Ｓ２９ꎬ ＫＭ１ ａｎｄ ＮＭ８ꎬ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

表 ２　 促生菌对绿豆根际土壤酶活性的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ＰＧＰＲｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｍｕｎｇ ｂｅａｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

碱性磷酸酶活性
Ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ

/ (ｍｇｇ－１ｄ－１)

蔗糖酶活性
Ｓｕｃｒａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ

/ (ｍｇｇ－１ｄ－１)

过氧化氢酶活性
Ｃａｔａｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ

/ (ｍＬｇ－１ｈ－１)

脲酶活性
Ｕｒｅａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ

/ (ｍｇｇ－１ｄ－１)

ＣＫ ５.３５±０.１０ｄ ２０.７１±１.０７ｄ １.２７±０.０７ａ ０.５８±０.０１ｂ
Ｓ２９ ６.７０±０.０９ａ ２３.６０±０.９３ｂｃ ０.９７±０.０８ｂ ０.６７±０.０８ａ
ＫＭ１ ５.６５±０.１１ｃ ２３.０９±１.４３ｃ １.２４±０.０４ａ ０.５７±０.０２ｂ
ＮＭ８ ５.８１±０.０６ｃ ２５.３４±０.３７ｂ １.２１±０.１０ａ ０.６３±０.０２ａｂ

Ｓ＋Ｎ＋Ｋ ６.０４±０.０８ｂ ２７.９１±１.１５ａ １.０４±０.０８ｂ ０.６７±０.０２ａ
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２.３　 盐碱胁迫下 ３ 株促生菌对绿豆根际土壤细菌

利用碳源的影响

２.３.１　 绿豆根际土壤细菌代谢活性 　 对单株促生

菌、复合促生菌和未接菌处理的绿豆根际土进行了

Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ 测定(图 １)ꎮ 结果表明ꎬ随着培养时间

的延长ꎬ不同处理下的土壤细菌对碳源的利用率逐

渐增大ꎮ 菌液处理下的土壤 ＡＷＣＤ 值均高于对照

组ꎬ且 ＫＭ１ 的 ＡＷＣＤ 值最高ꎬ最高值为 １.３９ꎮ 培养

土壤细菌前 ８４ ｈꎬ不同处理下的 ＡＷＣＤ 值增长较快ꎬ
具有较高的斜率ꎬ碳源被大量利用ꎻ１２０ ｈ 后 ＡＷＣＤ
值增长速率降低ꎬ曲线接近于平缓ꎬ说明细菌的代

谢能力有所下降ꎮ 从整体来看ꎬ菌液 ＫＭ１ 处理下的

ＡＷＣＤ 值增长最为明显ꎬ说明其土壤细菌代谢能力

最强ꎻ在整个培养过程中ꎬ各处理下的 ＡＷＣＤ 值为:
ＫＭ１>复合菌>Ｓ２９>ＮＭ８>ＣＫꎬ说明菌液处理下的根

际土壤细菌代谢能力较强ꎮ
２.３.２　 绿豆根际土壤细菌碳源利用种类 　 选取培

养时间为 ２４０ ｈ 的 ＡＷＣＤ 值分析不同菌液处理下的

土壤微生物对 ６ 类碳源的利用情况ꎮ 由图 ２ 可以看

出ꎬＫＭ１、ＮＭ８ 和复合菌处理下的土壤细菌对 ６ 种

碳源的利用率均高于对照组ꎮ 在所有接菌处理中ꎬ
施用菌液 ＫＭ１ 后的土壤细菌对 ６ 种碳源的利用率

最高ꎬ其大小顺序依次为胺类、氨基酸类、酚酸类、
羧酸类、多聚物类和碳水化合物类ꎬＡＷＣＤ 值分别达

到了 １.６１、１.４９、１.４６、１.４１、１.３５ 和 １.２５ꎻＮＭ８ 和复合

菌处理土壤细菌群落中的优势代谢碳源分别为酚

酸类、胺类和氨基酸类ꎬＡＷＣＤ 值分别 １.２０、１.１７ 和

１.１５ꎬ１.３１、１.３７ 和１.２３ꎻＳ２９ 处理对酚酸类利用率最

差ꎬ但对于其他种类碳源的利用程度均高于对照

组ꎮ 因此ꎬ接菌处理会在一定程度提高土壤细菌对

碳源的利用率ꎮ

图 １　 绿豆根际土壤细菌平均吸光值变化

Ｆｉｇ.１　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ
ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｍｕｎｇ ｂｅａｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ

２.４　 盐碱胁迫下 ３ 株促生菌对绿豆根际土壤细菌

多样性及群落结构的影响

２.４.１　 绿豆根际土壤细菌 Ａｌｐｈａ 多样性和 ＯＴＵ　 通

过采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 平台对不同接种处理下的绿

豆根际土 ＤＮＡ 进行测序ꎬ其覆盖率均大于 ９７％ꎬ说
明测序结果足够反应样本的真实情况ꎬ存在遗漏的

可能性较小ꎮ 表 ３ 为测序土壤样品 Ａｌｐｈａ 多样性指

数结果ꎬ其中菌株 Ｓ２９、ＮＭ８、ＫＭ１ 以及复合菌处理

的土壤 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均显著高于对照土壤ꎬＳｉｍｐｓｏｎ
指数则呈现相反的结果ꎬ说明接种不同的耐盐碱促

生菌能够提高盐碱胁迫下绿豆根际土壤的细菌多样

性ꎻ除此之外ꎬ４ 种接菌处理下的土壤的 Ｃｈａｏ１ 也得

到了显著提升ꎬ表明促生菌可以提高土壤细菌的物种

丰富度ꎮ
２.４.２　 绿豆根际土壤群落组成 　 细菌门水平的相

对丰度如图 ３ 所示ꎬ在 Ｓ２９、ＫＭ１、ＮＭ８ 和 Ｓ＋Ｎ＋Ｋ 组

土壤样品中ꎬ放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、拟杆菌门

(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)和厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)的相对丰度

均小于其对照组ꎬ且 ３ 个菌门在复合菌处理的土壤

中相对丰度最低ꎬ分别为 １６.１６％、１１.１２％和 ３.８２％ꎻ
另外 ６ 个菌门在接菌处理土壤中的相对丰度均高于

对照土壤ꎬ变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、酸杆菌门(Ａｃ￣
ｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、绿弯菌门 ( Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)、芽单胞菌门

(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)和蓝细菌门(Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)在

Ｓ＋Ｎ＋Ｋ 组土壤中的相对丰度较高ꎬ分别为 ４２.６７％、
１１.０５％、５.９３％、２.９０％和 １.０７％ꎮ

属水平上来看ꎬ不同处理间属水平的细菌组成

差异明显ꎮ 其中卓贝尔氏菌属(Ｚｏｂｅｌｌｅｌｌａ)在 ＣＫ、
ＫＭ１ 和 ＮＭ８ 组的相对丰度为 ０ꎬ未被检测到ꎬ在 Ｓ２９

图 ２　 绿豆根际土壤细菌对不同碳源的利用率
Ｆｉｇ.２　 Ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｂｙ

ｍｕｎｇ ｂｅａｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ
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表 ３　 细菌群落 Ａｌｐｈａ 多样性指数
Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

覆盖率
Ｃｏｖｅｒａｇｅ / ％

ＣＫ ５.５６７±０.１１４ｂ ０.０１８±０.００３ａ ２５２５.３０２±１９.８８０ａ ２４８３.６８７±３３.４０２ｃ ９７.８
Ｓ２９ ５.８６９±０.１８７ａ ０.０１１±０.００３ｂ ２６５５.５７７±６１.３３９ａ ２６４１.８５５±７０.２６７ａ ９７.７
ＮＭ８ ５.８６４±０.２０９ａ ０.０１０±０.００３ｂ ２５３８.８５９±１１６.４７４ａ ２５２０.６２４±１００.０２７ｂｃ ９７.９
ＫＭ１ ５.９２９±０.１２１ａ ０.００９±０.００２ｂ ２６０１.３９３±８１.６４２ａ ２５８８.１６５±４８.２４２ａｂｃ ９７.８

Ｓ＋Ｎ＋Ｋ ５.８６７±０.１００ａ ０.０１２±０.０００ｂ ２６４３.２８５±３２.９７６ａ ２６１８.３７２±２５.１３５ａｂ ９７.８

图 ３　 绿豆根际土壤门水平的细菌群落组成

Ｆｉｇ.３　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｍｕｎｇ
ｂｅａｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｃｒｅ ｓｏｉｌ ｉｎ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

和 Ｓ＋Ｎ＋Ｋ 中相对丰度分别为 ２.５１％和 ７.５１％ꎮ 同

时沙雷氏菌属(Ｓｅｒｒａｔｉａ)仅存在于菌株 ＫＭ１ 和复合

菌处理的土壤中ꎬ相对丰度分别为 １.３６％和 ０.１９％ꎮ
此外ꎬ在 ４ 种接菌处理的土壤中ꎬｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿＿Ａｃｉｄｏｂａｃ￣
ｔｅｒｉａ、ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｃｅａｅ、ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ＭＳＢ－１Ｅ８、
Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ、ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿ＪＧ３０－ＫＦ－ＣＭ４５、ｎｏｒａｎｋ＿ｆ ＿＿
Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ、 Ａｌｔｅｒｅｒｙｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ 和 Ｍａｒｍｏｒｉｃｏｌａ
的相对丰度均高于 ＣＫꎮ
２.４.３　 绿豆根际土壤细菌 Ｂｅｔａ 多样性　 对 ＯＴＵ 数

据进行 ＰＣＡ 分析(Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ)ꎬ即
主成分分析ꎬ结果如图 ５ 所示ꎮ 同一处理的 ３ 个样

本距离较近ꎬ重复性较好ꎬ且 ５ 个处理间有一定距

离ꎬ表明样本间存在一定差异ꎮ 主成分 １(ＰＣ１)和

主成分 ２(ＰＣ２)的贡献率分别为 ５８.９９％和 １８.６８％ꎬ
Ｓ＋Ｎ＋Ｋ 组和 Ｓ２９ 组沿主成分 １ 与 ＮＭ８、ＫＭ１、ＣＫ 组

明显区分ꎬ且 ＮＭ８ 和 ＫＭ１ 组沿主成分 ２ 与 ＣＫ、Ｓ＋Ｎ
＋Ｋ 组明显区分ꎬ表明组间微生物差异较大ꎬ而 ＮＭ８
组与 ＫＭ１ 组距离不明显ꎬ微生物差异较小ꎮ

３　 讨　 论

目前利用 ＰＧＰＲ 促进植物生长已成为当下的研

究热点ꎬ然而单株菌在促生功能和环境适应上存在

图 ４　 绿豆根际土壤属水平的细菌群落组成

Ｆｉｇ.４　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｍｕｎｇ
ｂｅａｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｉｎ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

图 ５　 绿豆根际土壤细菌菌群主成分分析

Ｆｉｇ.５　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｆｌｏｒａ ｉｎ ｍｕｎｇ ｂｅａｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
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一定的局限性ꎬ因此将具有不同促生功能的菌株复

合施用是当下提高其稳定性的重要手段[１５]ꎮ 刘冠

一等[１６]研究发现盐碱胁迫下ꎬ复合菌对苜蓿的促生

作用明显优于单株菌ꎮ 花生的盆栽试验中ꎬ接种复

合菌后花生的株高和鲜重较对照增加了 ３７.６０％和

６３.９０％ꎬ土壤养分含量也得到显著提高[１７]ꎮ 在本试

验中ꎬ在盐碱土中接菌处理下绿豆根系鲜重和干重

得到显著提高ꎬ且复合菌处理下促生效果更明显ꎬ
反映了不同促生菌的共同施用能够相互协同促进

植物的生长ꎮ
土壤酶作为植物与养分之间的纽带ꎬ既能客观

地反映土壤的肥力情况ꎬ又能间接地影响土壤中营

养元素的循环[１８－１９]ꎬ其活性受微生物数量和种类影

响较大ꎬ同时也是衡量土壤微生物功能多样性的指

标[２０]ꎮ 在本试验中ꎬ接菌处理后的绿豆根际土壤的

碱性磷酸酶和蔗糖酶活性均高于对照ꎻ其中菌株

Ｓ２９、ＮＭ８ 和复合菌能够增加土壤脲酶活性ꎬ且复合

菌处理对土壤脲酶和蔗糖酶的提高比例高于单株

菌ꎮ 这是因为促生菌的施用一方面能够加快土壤

中有机物分解速度ꎬ为酶促反应提供底物ꎬ另一方

面充足的碳源和氮源促进了微生物的生长繁殖ꎬ其
代谢产物是土壤酶的重要组成[２１]ꎮ 过氧化氢酶能

够分解对植物有毒害作用的过氧化氢ꎬ在土壤和生

物体中分布广泛ꎮ 试验中所有促生单菌或复合菌

处理后ꎬ土壤过氧化氢酶都有下降的趋势ꎬ这可能

由于施用促生菌后土壤微生态环境发生了变化ꎬ盐
碱胁迫得以缓解ꎬ对植物有害的过氧化氢含量有所

减少ꎮ 总体来看ꎬ耐盐碱促生菌的施用提高了盐碱

胁迫下绿豆根际土壤酶活性ꎬ对改良盐碱土壤有一

定作用ꎮ
Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ 平板法能够评价土壤微生物群落结

构并获得大量功能多样性方面的信息[２２]ꎮ 施用微

生物菌剂能够使土壤微生物功能发生改变ꎬ形成不

同代谢类型的土壤微生物种群ꎬ进而改变土壤微生

物群落结构[２３]ꎮ 本试验测定了 ２４０ ｈ 内不同接种

处理下的土壤细菌对碳源的利用情况ꎬ菌株 ＫＭ１、
ＮＭ８ 和复合菌处理能够增强其土壤细菌对六大碳

源的利用率ꎬ其他研究也得到了相似的结果[２４－２５]ꎮ
值得注意的是ꎬ菌株 Ｓ２９ 处理后ꎬ土壤细菌对酚酸类

碳源的利用能力有所下降ꎬ其原因可能是不同菌株

的施用影响了根系分泌物的数量和种类[２２]ꎬ其与微

生物之间的相互作用形成了差异性的效应ꎮ 因此ꎬ
探究接种不同促生菌对绿豆根际分泌物的影响将

是今后研究的重要内容ꎮ
高通量测序技术能够更加全面地揭示土壤微

生物群落结构的复杂性和多样性[２６]ꎮ 研究结果表

明ꎬ所有接菌处理下的 Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｃｈａｏ１ 指数高于

对照ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数呈现相反的结果ꎬ说明接种促生

菌能够提高绿豆根际土壤细菌多样性和丰富度ꎮ
在一定范围内ꎬ酸杆菌门的相对丰度与 ｐＨ 值成反

比[２７]ꎬ酸杆菌门在所有接菌处理的土壤中相对丰度

均有所增加ꎬ猜想可能是促生菌的施用降低了盐碱

土的 ｐＨ 值ꎬ土壤环境更加适合酸杆菌的生长ꎮ 虽

然门水平上的接菌处理优势细菌组成与对照组基

本相同ꎬ但变形菌门、芽单胞菌门和蓝细菌门等有

益菌[２８－２９]的相对丰度在接菌处理组中表现为增加ꎬ
复合菌处理表现得尤为明显ꎮ 卓贝尔氏菌和沙雷

氏菌分别存在于菌株 Ｓ２９、ＫＭ１ 和复合菌处理的土

壤中ꎬ芽孢杆菌在所有土壤中均被检测到ꎬ表明试

验所施用的菌株均能够在盐碱条件下生存且在绿

豆根际定殖ꎮ 因此ꎬ试验中接种的耐盐碱促生菌能

够调节绿豆根际土壤细菌群落结构ꎬ增加土壤中有

益菌的相对丰度ꎬ从而间接地促进绿豆生长ꎮ

４　 结　 论

研究结果表明ꎬ盐碱胁迫下ꎬ促生菌能够显著

增加根系鲜重和干重ꎬ复合菌促生效果更明显ꎮ 所

有接菌处理均能够提高土壤碱性磷酸酶和蔗糖酶

活性ꎬ并增加绿豆根际土壤细菌对碳源的利用能

力、土壤细菌多样性和物种丰富度并促进有益菌的

生长ꎬ说明促生菌的施用明显改善了绿豆根际微生

态ꎬ缓解了盐碱胁迫对于绿豆生长的不利影响ꎮ
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