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不同小麦品种苗期抗旱性鉴定
及根际微生物功能研究
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摘　 要:对 ２０ 份小麦品种苗期进行抗旱性鉴定ꎬ计算综合抗旱指数ꎬ筛选获得抗旱小麦品种‘汉中白’ꎬ对抗旱

小麦品种‘汉中白’的根际微生物进行分离鉴定ꎬ共获得 ５０ 株菌株ꎬ对获得的菌株进行抗旱性筛选后ꎬ获得 ８ 株抗旱

菌株ꎬ其中包括 ２ 株芽孢乳杆菌属(Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ)、２ 株假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)、２ 株狭生单胞菌属(Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈ￣
ｏｍｏｎａｓ)、１ 株葡萄球菌属(Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ)和 １ 株 Ｐａｒａｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ 属ꎮ 将 ８ 株抗旱菌株分别定殖在干旱敏感品种‘中
国春’的根际ꎬ测定干旱胁迫下‘中国春’小麦的株高、根长、地上部以及地下部干、鲜质量等生理指标ꎬ结果显示在芽

孢乳杆菌属侵染‘中国春’小麦后ꎬ侵染小麦的 ４ 个生理指标相对于对照组均有提高ꎬ其中平均株高提高了 ５.７１ ｃｍ、
平均根长提高了 ２.２８ ｃｍ、平均鲜质量提高了 ０.０３７１ ｇ、平均干质量提高了 ０.０１１８ ｇꎬ表明芽孢乳杆菌属显著提高了

‘中国春’小麦的抗旱性ꎮ 研究表明抗旱品种‘汉中白’在干旱胁迫下招募的微生物具有提高旱敏材料‘中国春’的
抗旱潜能ꎬ芽孢乳杆菌可作为潜在的微生物菌剂ꎮ
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　 　 随着全球淡水资源稀缺和干旱的加剧ꎬ粮食生

产面临严重威胁[１]ꎮ 干旱是限制作物生长发育最

重要的逆境因素之一ꎬ对作物生产造成严重影响ꎬ
已成为全球粮食产量的一个重要限制因素[２]ꎮ 小

麦(Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ.)作为全球第二大粮食作物ꎬ
在其生命周期过程中对水分需求较高ꎬ正常的生长

发育和高产优质均需要充足的水分供应[３－４]ꎮ 我国

干旱缺水地区面积约占国土总面积的 ５２％ꎬ涉及全

国 ２５ 个省、自治区和直辖市ꎮ 干旱和高温导致雨养

区小麦产量下降 １２.９％ ~ ２１.７％[５]ꎮ 在我国北方小

麦主产区ꎬ干旱严重影响了小麦植株的生长发育ꎬ
导致低产和质量下降等问题日益突出[６]ꎮ 研究表

明ꎬ干旱胁迫会导致小麦的生理生化过程和代谢物

积累过程受阻ꎬ从而引起植株损伤和减产[７]ꎻ此外ꎬ
干旱还可能引发土壤结构疏松和养分流失ꎬ破坏土

壤中的微生物群落结构ꎬ进一步加剧小麦减产ꎮ 因

此ꎬ探索如何提高小麦抗旱性对于实现旱区农田小

麦的高产稳产具有重要意义ꎮ
在农田生态系统中ꎬ作物、土壤和根际微生物

组成了命运共同体ꎬ三者存在复杂且密切的相互作

用ꎬ对于维持农田生态系统平衡至关重要[８]ꎮ 作物

通过根系分泌物选择性招募有益功能微生物ꎬ根际

功能微生物又可以促进作物的生长发育、增强养分

的有效利用以及抵御逆境胁迫ꎬ从而提高土壤生产

力和作物产量[９－１１]ꎮ 前人研究表明ꎬ就固有的诱导

途径而言ꎬ高度保守的细菌群落在促进植物抗旱性

方面起着主导作用ꎮ 例如ꎬＡｅｒｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ 菌株导

致茉莉酸相关调节因子的协同诱导ꎬ该调节因子通

过诱导保护细胞中 Ｈ２Ｏ２的积累和气孔关闭来保护

植物免受脱水损害[１２]ꎮ 沙漠植物在促进植物生长

的根瘤菌的帮助下ꎬ通过促进与渗透调节相关基因

的表达来适应极端干燥的天气ꎬ但减少了植物对养

分循环和代谢的需求[１３]ꎮ 合成菌群还可增强黄芪

对中强度干旱胁迫的反应能力ꎬ提升黄芪根系的促

生效果ꎬ从而提高了黄芪在干旱环境下的适应

性[１４]ꎮ 此外ꎬ从干旱地区种植的辣椒中分离鉴定出

的抗旱植物生长促进细菌也能够提高辣椒的抗旱

性能[１５]ꎮ 因此ꎬ利用根际微生物提高作物的抗旱能

力、减轻干旱逆境危害是农业可持续发展的重要途

径之一ꎮ
尽管植物的干旱适应性通常被视为遗传基础

所驱动ꎬ但近年来根际微生物的作用也被认为是植

物抗逆性的一个关键因素ꎮ 植物宿主的基因型对

根际微生物群落的形成具有重要影响[１６－１７]ꎮ 长期

以来ꎬ围绕小麦抗旱机制的研究主要集中在抗旱相

关蛋白编码基因鉴定和生物学功能挖掘等方面ꎬ而
针对小麦根际微生物组的研究相对较少ꎮ 尤其是

在干旱胁迫下ꎬ不同小麦品种根际核心微生物如何

提高小麦抗旱性的研究相对薄弱ꎮ 因此ꎬ本试验对

２０ 份来自国内各个麦区的小麦种质材料进行苗期

抗旱性鉴定ꎬ筛选抗旱性小麦品种ꎬ并对抗旱小麦

根际微生物进行分离鉴定ꎬ探究其对干旱敏感型小

麦品种的功效ꎬ以期挖掘能够显著提高小麦抗旱性

的微生物资源ꎬ为干旱半干旱地区小麦粮食安全以

及优化农田生态系统提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

本研究所用小麦种质材料均来自国内各个麦

区ꎬ包括 ８ 份已通过审定并推广品种以及 １２ 份地方

特有品种(表 １)ꎮ
１.２　 抗旱性鉴定

挑选大小均匀一致、籽粒饱满、无虫蛀的供试

小麦种子各 ３０ 粒ꎬ首先对种子进行消毒处理ꎬ先后

使用 ７０％乙醇浸泡 １０ ｍｉｎꎬ无水乙醇浸泡 １ ｍｉｎꎬ３％
ＮａＣｌＯ 浸泡 １ ｍｉｎꎬ最后用双蒸水冲洗 ５ 次以去除种

子上残留的试剂[１８]ꎮ 将消毒处理后的种子腹沟朝

下ꎬ均匀地摆放在以双层滤纸为发芽床的培养皿

中ꎮ 在每个培养皿中加入少量灭菌水ꎬ然后置于

４℃的培养箱中孵育 ７２ ｈꎮ 选用聚乙二醇(ＰＥＧ)高
渗溶液模拟干旱逆境[１９]ꎮ 待种子发芽后 ９６ ｈꎬ选取

生长情况一致的幼苗转移到水培箱中ꎬ每个品种种

植 ５ 株ꎬ分别设置处理组(ＰＥＧ 处理)和对照组(无
ＰＥＧ 处理)ꎮ 水培箱中添加 ８ Ｌ Ｈｏａｇｌａｎｄ 营养液ꎬ每
７ ｄ 更换一次ꎮ 培养光照周期为 １６ ｈ 光照 / ８ ｈ 黑

暗ꎬ温度为 ２３℃ ±１℃ꎮ 当幼苗长至三叶一心期时ꎬ
对处理组开始进行干旱胁迫处理ꎬ即 ７％ ＰＥＧ 溶液

处理 ３ ｄ＋１４％ ＰＥＧ 溶液浓度处理 ３ ｄ＋２０％ ＰＥＧ 浓

度处理 ７ ｄꎮ 胁迫后立即取样并测定株高(ＰＨ)、根
长( ＲＬ)、地上部鲜质量 ( ＡＦＷ)、地下部鲜质量

(ＢＦＷ)、地上部干质量 ( ＡＤＷ) 和地下部干质量

(ＢＤＷ)６ 个农艺性状ꎮ
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表 １　 参试小麦材料名称及类别

Ｔａｂｌｅ １　 Ｌｉｓｔ ｏｆ ｔｅｓｔｅｄ ｗｈｅａｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

序号
Ｎｏ.

材料名称
Ｎａｍｅ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

材料类别
Ｍａｔｅｒｉａｌ ｃａｔｅｇｏｒｙ

序号
Ｎｏ.

材料名称
Ｎａｍｅ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

材料类别
Ｍａｔｅｒｉａｌ ｃａｔｅｇｏｒｙ

１ 崇阳红麦 １ Ｃｈｏｎｇｙａｎｇｈｏｎｇｍａｉ １ 审定品种 Ｖａｒｉｅｔｙ １１ 和尚麦 Ｈｅｓｈａｎｇｍａｉ 地方品种 Ｌａｎｄｒａｃｅ

２ 贵农 １０ 号 Ｇｕｉｎｏｎｇ １０ 审定品种 Ｖａｒｉｅｔｙ １２ 红冬麦 Ｈｏｎｇｄｏｎｇｍａｉ 地方品种 Ｌａｎｄｒａｃｅ

３ 俊晓 ９７０６ Ｊｕｎｘｉａｏ ９７０６ 审定品种 Ｖａｒｉｅｔｙ １３ 红花早 Ｈｏｎｇｈｕａｚａｏ 地方品种 Ｌａｎｄｒａｃｅ

４ 内麦 １１ Ｎｅｉｍａｉ １１ 审定品种 Ｖａｒｉｅｔｙ １４ 黄水白 Ｈｕａｎｇｓｈｕｉｂａｉ 地方品种 Ｌａｎｄｒａｃｅ

５ 台中 ２３ Ｔａｉｚｈｏｎｇ ２３ 审定品种 Ｖａｒｉｅｔｙ １５ 兰溪早小麦 Ｌａｎｘｉｚａｏｘｉａｏｍａｉ 地方品种 Ｌａｎｄｒａｃｅ

６ 托克逊 １ 号 Ｔｕｏｋｅｘｕｎ １ 审定品种 Ｖａｒｉｅｔｙ １６ 六柱头 Ｌｉｕｚｈｕｔｏｕ 地方品种 Ｌａｎｄｒａｃｅ

７ 西农 ２２０８ Ｘｉｎｏｎｇ ２２０８ 审定品种 Ｖａｒｉｅｔｙ １７ 三颗寸 Ｓａｎｋｅｃｕｎ 地方品种 Ｌａｎｄｒａｃｅ

８ 藏冬 ４ 号 Ｚａｎｇｄｏｎｇ ４ 审定品种 Ｖａｒｉｅｔｙ １８ 同家坝小麦 Ｔｏｎｇｊｉａｂａｘｉａｏｍａｉ 地方品种 Ｌａｎｄｒａｃｅ

９ 春小麦 Ｃｈｕｎｘｉａｏｍａｉ 地方品种 Ｌａｎｄｒａｃｅ １９ 线麦 Ｘｉａｎｍａｉ 地方品种 Ｌａｎｄｒａｃｅ

１０ 汉中白 Ｈａｎｚｈｏｎｇｂａｉ 地方品种 Ｌａｎｄｒａｃｅ ２０ 中国春 Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｓｐｒｉｎｇ 地方品种 Ｌａｎｄｒａｃｅ

　 　 使用 ＳＰＳＳ ２７ 软件进行方差分析以评估不同处

理组之间的统计显著性ꎮ 使用 Ｒ 语言(版本 ４.３.１)
中“ＦａｃｔｏＭｉｎｅＲ”和“Ｆａｃｔｏｅｘｔｒａ”包进行主成分分析ꎬ
获得各小麦品种在第 ｊ 个综合指标上的贡献率 ｐ ｊꎻ
同时使用 “ Ｈｍｉｓｃ”、 “ Ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ Ａｎａｌｙｔｉｃｓ” 以及

“ｇｇｐｌｏｔ２”包进行各农艺性状之间的相关性矩阵分

析及数据可视化ꎮ
１.２.１　 干旱胁迫反应指数 　 采用各性状在干旱胁

迫处理和对照处理下的测定值之比作为干旱胁迫

反应指数(ＤＲＩ)ꎬ计算公式为[２０]:

ＤＲＩ＝处理组测定值
对照组测定值

×１００％ (１)

１.２.２　 不同参试小麦品种综合指数的隶属函数值

ｕ Ｘ ｊ( ) ＝
Ｘ ｊ － Ｘｍｉｎ

Ｘｍａｘ － Ｘｍｉｎ
　 ｊ ＝ １ꎬ２ꎬ􀆺ꎬｎ( ) (２)

式中ꎬｕ(Ｘ ｊ)表示第 ｊ 个综合指标的隶属函数值ꎻＸ ｊ

表示第 ｊ 个综合指标ꎻＸｍｉｎ表示第 ｊ 个综合指标的最

小值ꎻＸｍａｘ表示第 ｊ 个综合指标的最大值ꎮ
１.２.３　 各综合指标的权重

ｗ ｊ ＝
ｐ ｊ

∑
ｎ

ｊ ＝ １
ｐ ｊ

　 ｊ ＝ １ꎬ２ꎬ􀆺ꎬｎ( ) (３)

式中ꎬｗ ｊ表示第 ｊ 个综合指标在所有综合指标中的

重要程度ꎬ即权重ꎻｐ ｊ表示经主成分分析得出的各小

麦品种在第 ｊ 个综合指标上的贡献率ꎮ
１.２.４　 参试小麦的综合抗旱能力

Ｄ ＝ ∑
ｎ

ｊ ＝ １
ｕ Ｘ ｊ( ) × ｗ ｊ[ ] 　 ｊ ＝ １ꎬ２ꎬ􀆺ꎬｎ( ) (４)

式中ꎬＤ 表示各小麦品种在干旱胁迫处理下由综合

指标评价获得的抗旱性综合评价值ꎮ
通过公式(２)和(３)计算各参试小麦的综合指

标所对应的隶属函数值 ｕ(Ｘ ｊ)和权重 ｗ ｊ值ꎬ得出综

合抗旱性评价值 Ｄ 并根据其大小排序ꎬＤ 值越大表

明品种的抗旱性越强ꎬ反之则越弱ꎮ
１.３　 根际微生物分离、纯化及鉴定

将筛选出的抗旱小麦品种‘汉中白’种植于温

室中ꎬ模拟自然干旱环境ꎬ确保光照、土壤和通风等

自然条件的一致性ꎮ 在小麦达到拔节期时收集其

根际土壤进行后续试验[２１－２２]ꎮ 采集到的小麦根际

土壤样品移至 ２５０ ｍＬ 锥形瓶中ꎬ加入 ２００ ｍＬ ０.０１
ｍｏｌ􀅰Ｌ－１ ＰＢＳ 缓冲液(４℃)ꎬ并采用超声(１５ ｍｉｎ)
和振荡(１ ｈꎬ２００ ｒ􀅰ｍｉｎ－１ꎬ２０℃)处理将土壤微生物

洗脱至 ＰＢＳ 缓冲液中[２３]ꎻ随后将得到的含微生物

的 ＰＢＳ 缓冲液进行梯度稀释ꎬ并取 １０－４、１０－５和 １０－６

的稀释液用平板涂布法分别在 ＴＳＢ 培养基平板、
Ｒ２Ａ培养基平板、牛肉膏蛋白胨培养基平板和 ＬＢ 培

养基平板上涂布ꎬ于 ２８℃恒温培养箱中倒置培养 ２４
ｈ 以观察不同菌株的生长情况ꎻ使用接种环挑出形

态各异的单菌落ꎬ并划线接种至对应培养基ꎬ以确

保全面分离小麦根际土壤中可培养的根际微生物ꎮ
由于不同菌株的生长速度不同ꎬ需在恒温培养箱中

培养 ２４~４８ ｈꎬ重复多次划线培养后获得纯菌落ꎮ
使用引物 ５１５Ｆ(ＧＴＧＹＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ) /

９２６Ｒ(ＣＣＧＹＣＡＡＴＴＹＭＴＴＴＲＡＧＴＴＴ) [２４] 对菌株进行

聚合酶链反应(ＰＣＲ)扩增并对扩增产物进行测序ꎮ
测序序列经过 ＮＣＢＩ 网站进行 ＢＬＡＳＴ 比对ꎮ 随后使

用 ＭＥＧＡ１１ 软件中的邻接法构建系统发育树ꎮ 使

用 Ｒ 语言中的“ ｇｇｐｌｏｔ２”和“ ｇｇｔｒｅｅ”包进行数据可

视化ꎮ
１.４　 菌株抗旱能力鉴定

制备含有 ２０％ ＰＥＧ 和不含 ＰＥＧ 的无菌 ＴＳＢ、
Ｒ２Ａ、ＬＢ 和牛肉膏蛋白胨液体培养基ꎮ 将上述获得

测序结果的菌株接种在对应的液体培养基中ꎬ置于

２８℃、１８０ ｒ􀅰ｍｉｎ－１的摇床培养箱中培养ꎬ直至在无
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ＰＥＧ 的液体培养基中生长的菌液 ＯＤ６００ 值达到

０.６ꎮ 随后将含有 ２０％ ＰＥＧ 的菌液稀释至 １０－５倍ꎬ
并取 １００ μＬ 的稀释液涂布在固体培养基平板上ꎮ
等待平板上的菌落数量不再增加后ꎬ计算单菌落数

目ꎬ进行菌株的抗旱能力鉴定ꎮ 若菌落形成单位

(ＣＦＵ)超过 ５×１０６ꎬ则认为该菌种具有抗旱能力ꎮ
１.５　 微生物侵染小麦试验

对‘中国春’小麦种子进行消毒ꎬ具体步骤详见

１.２ 节ꎮ 使用无菌水配制 Ｈｏａｇｌａｎｄ 营养液ꎬ并将发

芽的‘中国春’小麦幼苗固定在经过灭菌处理的海

绵上ꎬ然后将其放入培养瓶中进行水培培养ꎮ 为避

免绿藻对小麦生长的影响ꎬ外部包裹锡纸以防止光

照ꎮ 设置无菌霍格兰培养液培养的‘中国春’小麦

为对照组(ＣＫ)ꎬ筛选得到的抗旱单菌侵染‘中国

春’小麦为各处理组ꎮ 将抗旱菌株进行扩大培养ꎬ
之后进行离心处理(１４ ０００ ｒ􀅰ｍｉｎ－１ꎬ１０ ｍｉｎ)ꎬ去除

上清液ꎮ 随后使用 １０ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ ＭｇＣｌ２重新悬浮细

菌沉淀ꎬ并将其加入培养瓶中ꎬ使 ＯＤ６００ 值达到

０.２[２５]ꎮ 随后将培养瓶放置于 ２８℃的培养箱中进行

培养ꎮ 当小麦幼苗生长至第 ７ 天时ꎬ将其转移到含

有 ２０％ ＰＥＧ 的 Ｈｏａｇｌａｎｄ 营养液中进行干旱处理ꎬ
并观察干旱处理后小麦与对照组在性状上的差异ꎬ
测定株高(ＰＨ)、根长(ＲＬ)、鲜质量(ＦＷ)和干质量

(ＤＷ)４ 个植株性状指标ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 干旱及对照处理对各小麦材料农艺性状的影响

从表 ２ 可知ꎬ不同小麦材料在不同处理下的各

项指标存在差异ꎮ 在对照处理下ꎬ‘内麦 １１’的地上

部鲜质量、地下部鲜质量、地上部干质量和地下部

干质量这 ４ 个指标均为最大值ꎬ而‘和尚麦’的株高

为最大值ꎬ‘托克逊 １ 号’的根长为最大值ꎻ‘汉中

白’的 ６ 个指标均为最小值ꎮ 在干旱处理后测定其

各项生理指标发现ꎬ‘内麦 １１’仍有 ４ 个指标为最

大ꎬ但相较于对照处理时ꎬ４ 个最大的指标改变为株

高、地上部干质量、地下部鲜质量和地下部干质量ꎬ
‘托克逊 １ 号’的根长仍然为最大值ꎬ‘春小麦’的地

上部鲜质量为最大值ꎮ 方差分析结果表明(表 ３)ꎬ
基因型和干旱处理单因素对小麦材料的各单项指

标存在不同程度影响ꎮ 具体而言ꎬ基因型对小麦的

各单项指标具有显著影响(Ｐ<０.０１)ꎻ除根长外ꎬ其
他各单项指标受干旱胁迫的影响均达到显著水平ꎮ
２.２　 各单项指标的 ＤＲＩ 分析

通过采用干旱胁迫反应指数进行评估可以消

除基因型差异的影响ꎬ从而更准确地反映小麦的抗

旱性ꎮ 从表 ４ 可知ꎬ在干旱胁迫后ꎬ１８ 份试验材料

的株高和 １２ 份试验材料的根长均呈下降趋势(ＤＲＩ
<１)ꎮ 仅有‘汉中白’的地上部鲜质量在干旱胁迫条

件下呈上升趋势(ＤＲＩ>１)ꎬ然而有 ６ 份材料的地上

部干质量在干旱胁迫条件下也呈上升趋势ꎮ 在干

质量指标方面ꎬ５ 份试验材料的地下部鲜质量有所

上升ꎮ 所有试验材料在 ＰＥＧ 干旱胁迫处理下的地

下部干质量均呈上升趋势ꎬ这表明不同六倍体小麦

材料对干旱胁迫的响应程度存在差异ꎮ 因此ꎬ仅依

靠单一指标的 ＤＲＩ 进行材料抗旱性评估结果不够

稳定ꎬ需要采用多指标综合评价ꎮ
通过对 ６ 个单项指标进行相关性分析(图 １)发

现ꎬ株高与地上部鲜质量、地下部鲜质量、地上部干质

量和地下部干质量呈极显著正相关关系(Ｐ<０.００１)ꎻ
地上部鲜质量、地下部鲜质量、地上部干质量和地下

部干质量之间也呈极显著正相关关系(Ｐ<０.００１)ꎮ
表明不同单项指标的 ＤＲＩ 提供的信息存在一定的

重叠ꎮ 因此ꎬ可以采用主成分分析法对各单项指标

的 ＤＲＩ 值进行降维分析ꎬ以在仅损失少量信息的前

提下对小麦的抗旱性进行综合评价ꎮ
２.３　 抗旱综合指标评定

采用主成分分析法对 ６ 个单项指标的 ＤＲＩ 值进

行进一步分析ꎬ筛选出特征值大于 １ 的主成分

(ＰＣＡ１ 和 ＰＣＡ２)作为有效指标(表 ５)ꎬ这两个综合

指标的贡献率分别为 ７４.００５％和 １７.４４７％ꎬ累计贡

献率为 ９１.４５２％>８０％ꎬ可以代表原始的 ６ 个单项指

标的绝大部分信息ꎮ 通过计算得到各材料的综合

指标、权重、ｕ(Ｘ ｊ)以及综合值(表 ５)ꎬ对综合抗旱性

评价值 Ｄ 进行排序(图 ２)发现ꎬ‘汉中白’的 Ｄ 值最

大ꎬ而‘中国春’的 Ｄ 值最小ꎮ 因此ꎬ选择‘汉中白’
小麦作为抗旱材料ꎬ‘中国春’小麦作为旱敏材料进

行后续试验研究ꎮ
２.４　 ‘汉中白’小麦根际微生物分离纯化及抗旱能

力鉴定

　 　 从‘汉中白’小麦根际土壤中分离得到 ５０ 株菌落

形态各异的细菌ꎮ 通过对这些细菌的 １６ｓ ｒＲＮＡ 基因

序列进行测定ꎬ并将其上传至 ＮＣＢＩ 数据库进行比对ꎬ
确定它们属于 ４ 个不同的菌门ꎬ分别为放线菌门(Ａｃｔｉ￣
ｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)、厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉ￣
ｃｕｔｅｓ)以及变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)ꎮ 此外ꎬ这些细菌

还归属于 ５ 个纲、１０ 个目、１５ 个科以及 ２６ 个属ꎬ包括不

动杆菌属(Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ)、节杆菌属(Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ)、芽孢

杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｉ)、芽孢杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)、柠檬酸杆菌属

(Ｃｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ)、梭菌属 (Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ)、梭状芽孢杆菌

(Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ｓｅｎｓｕ＿ｓｔｒｉｃｔｏ＿１)、铜细菌属(Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ)、
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表 ２　 不同处理小麦材料性状差异特征
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

材料
Ｍａｔｅｒｉａｌ

ＰＨ
/ (ｃｍ􀅰ｐｌａｎｔ－１)

ＲＬ
/ (ｃｍ􀅰ｐｌａｎｔ－１)

ＡＦＷ
/ (ｇ􀅰ｐｌａｎｔ－１)

ＢＦＷ
/ (ｇ􀅰ｐｌａｎｔ－１)

ＡＤＷ
/ (ｇ􀅰ｐｌａｎｔ－１)

ＢＤＷ
/ (ｇ􀅰ｐｌａｎｔ－１)

对照
ＣＫ

崇阳红麦 １
Ｃｈｏｎｇｙａｎｇｈｏｎｇｍａｉ １ ４１.５０±１.８７ｈｉ ２１.０８±５.０９ｂｃｄ １.５７５３±０.３０９０ｈｉ ０.３３９３±０.０７８９ｆｇ ０.１４１７±０.０２７３ｈｉｊ ０.０２２６±０.００４４ｅｆｇ

贵农 １０号 Ｇｕｉｎｏｎｇ １０ ６１.００±２.３５ａｂ ２２.６０±２.０７ｂｃ ２.９９５７±０.７２２５ｃｄ ０.４９４８±０.１０９０ｃｄｅ ０.２９３７±０.０７１２ｂｃ ０.０４４０±０.００６４ｂ
俊晓 ９７０６ Ｊｕｎｘｉａｏ ９７０６ ４１.１８±２.９３ｈｉ １７.７０±１.０３ｄ ２.２０４２±０.５７５９ｆｇｈ ０.３３９０±０.１３０７ｆｇ ０.２０６６±０.０５３６ｅｆｇ ０.０３０７±０.００８９ｃｄｅ

内麦 １１ Ｎｅｉｍａｉ １１ ５９.３８±２.９９ａｂｃ ２０.２８±１.７９ｂｃｄ ４.６９３５±０.５６３５ａ ０.７６５９±０.１６９４ａ ０.４３９９±０.０６６５ａ ０.０６４３±０.０１２０ａ
台中 ２３ Ｔａｉｚｈｏｎｇ ２３ ４７.６０±４.１０ｆｇ ２１.４０±３.５８ｂｃｄ ２.１９６８±０.７７１４ｆｇｈ ０.３１９２±０.１３５０ｇ ０.１６６２±０.０６１９ｇｈｉｊ ０.０１９５±０.００６２ｆｇｈ

托克逊 １号 Ｔｕｏｋｅｘｕｎ １ ５３.００±２.００ｄｅｆ ３２.４０±３.６５ａ ３.２４８８±０.４９８４ｂｃ ０.５０４１±０.０６５２ｂｃｄ ０.２７１８±０.０５１５ｃｄ ０.０３３８±０.００５６ｃ
西农 ２２０８ Ｘｉｎｏｎｇ ２２０８ ３６.０２±２.７５ｉ １９.６０±４.９３ｂｃｄ １.２６４０±０.４８５４ｉｊ ０.２８８０±０.０９３９ｇｈ ０.１１２０±０.０３４７ｊｋ ０.０１６２±０.００４７ｇｈ
藏冬 ４号 Ｚａｎｇｄｏｎｇ ４ ５７.４０±８.１７ａｂｃｄ ２０.４０±２.６１ｂｃｄ ２.１８９２±０.５０９１ｆｇｈ ０.４８７１±０.１１２４ｃｄｅ ０.２０４９±０.０５１２ｅｆｇ ０.０３１１±０.００６５ｃｄ
春小麦 Ｃｈｕｎｘｉａｏｍａｉ ５５.８８±２.４５ｂｃｄｅ ２０.４８±１.４７ｂｃｄ ３.７４１５±０.５２３０ｂ ０.６３５３±０.０６９４ａｂ ０.３４８３±０.０４８６ｂ ０.０４９８±０.００７７ｂ
汉中白 Ｈａｎｚｈｏｎｇｂａｉ ２７.４０±１６.１０ｊ １７.２０±２.２８ｄ ０.６８２４±０.７３２５ｊ ０.１５８１±０.１５２２ｈ ０.０６３４±０.０６５８ｋ ０.０１１４±０.０１０４ｈ
和尚麦 Ｈｅｓｈａｎｇｍａｉ ６２.７２±０.７４ａ ２３.２４±３.６３ｂｃ ２.１３３２±０.３６６３ｆｇｈ ０.３４６２±０.１２２４ｆｇ ０.１７２７±０.０３１３ｇｈｉ ０.０２２６±０.００７２ｅｆｇ
红冬麦 Ｈｏｎｇｄｏｎｇｍａｉ ４６.６０±３.６５ｇｈ ２０.８０±６.３０ｂｃｄ １.２６５５±０.５８１６ｉｊ ０.２６０４±０.１６４６ｇｈ ０.１１８３±０.０３４８ｉｊｋ ０.０１７９±０.０１０５ｇｈ
红花早 Ｈｏｎｇｈｕａｚａｏ ５９.５０±１.８７ａｂｃ １８.６２±１.１８ｃｄ ２.１７３１±０.２１３３ｆｇｈ ０.４８６５±０.０５４０ｃｄｅ ０.１８７０±０.０１６５ｆｇｈ ０.０２６８±０.００３３ｃｄｅｆ
黄水白 Ｈｕａｎｇｓｈｕｉｂａｉ ５３.３２±０.６６ｄｅｆ ２２.７０±１.８２ｂｃ ２.０１３２±０.２２８２ｆｇｈ ０.２８０１±０.０６５６ｇｈ ０.１７６３±０.０２０９ｇｈ ０.０１９３±０.００３３ｆｇｈ

兰溪早小麦 Ｌａｎｘｉｚａｏｘｉａｏｍａｉ ５１.２４±２.１８ｅｆｇ ２０.２８±５.０６ｂｃｄ ２.３１６４±０.３７９０ｅｆｇ ０.２９７４±０.０７７８ｇ ０.１８７８±０.０３１６ｆｇｈ ０.０２１０±０.００５１ｆｇ
六柱头 Ｌｉｕｚｈｕｔｏｕ ５４.２０±４.６３ｃｄｅ ２１.１２±４.７６ｂｃｄ ２.４５０４±０.６３１１ｄｅｆ ０.３８７９±０.１３０３ｄｅｆｇ ０.１９９９±０.０５４７ｅｆｇ ０.０２３０±０.００７５ｄｅｆｇ
三颗寸 Ｓａｎｋｅｃｕｎ ５９.９２±２.４８ａｂｃ ２１.９８±２.３０ｂｃｄ ２.６４８２±０.３７０９ｃｄｅｆ ０.５８２５±０.１０９７ｂｃ ０.２３４１±０.０３３６ｄｅｆ ０.０３２９±０.００５１ｃ

同家坝小麦 Ｔｏｎｇｊｉａｂａｘｉａｏｍａｉ ６１.８０±３.６３ａ ２４.００±５.３９ｂ ２.９５６６±０.７６３６ｃｄｅ ０.４９７０±０.１０６２ｂｃｄ ０.２５０１±０.０６６２ｃｄｅ ０.０３０１±０.００７４ｃｄｅ
线麦 Ｘｉａｎｍａｉ ５５.５４±２.６８ｂｃｄｅ ２０.１６±４.２８ｂｃｄ ２.１９４１±０.７１２７ｆｇｈ ０.４６９０±０.１６２９ｃｄｅｆ ０.１７２５±０.０５５０ｇｈｉ ０.０２６３±０.００８７ｃｄｅｆ

中国春 Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｓｐｒｉｎｇ ５７.００±８.７２ａｂｃｄｅ ２１.３７±３.６６ｂｃｄ １.７７４０±０.６４０４ｇｈｉ ０.３５６０±０.１１５５ｅｆｇ ０.１６２９±０.０６０１ｇｈｉｊ ０.０２１６±０.００５３ｆｇ
总计 Ｔｏｔａｌ ５２.１１±１０.３４ ２１.３７±４.４９ ２.３３５８±１.０１５２ ０.４１４７±０.１７６８ ０.２０５５±０.０９４６ ０.０２８２±０.０１３９

干旱
Ｄｒｏｕｇｈｔ

崇阳红麦 １
Ｃｈｏｎｇｙａｎｇｈｏｎｇｍａｉ １ ３８.０２±１.０１ｉ ２０.２８±２.１４ｃｄｅ ０.７９３８±０.１６５１ｇｈ ０.２２１４±０.０２９４ｆｇｈ ０.１２５３±０.０１５５ｆ ０.０２９６±０.００４４ｅｆ

贵农 １０号 Ｇｕｉｎｏｎｇ １０ ４７.５０±１.２２ｅｆｇ ２８.２０±２.７１ｂ ０.８０５２±０.２２１０ｇｈ ０.４７９７±０.０３５４ｃ ０.１６４３±０.０１４５ｄｅ ０.０５１４±０.００５１ｂｃｄｅ
俊晓 ９７０６ Ｊｕｎｘｉａｏ ９７０６ ４１.１０±５.６３ｈｉ １７.３０±０.９７ｅ １.８９５８±０.３１５９ｃ ０.７１８４±０.１１６２ｂ ０.２６１６±０.０５１０ｂ ０.０７５６±０.０１３７ａｂ

内麦 １１ Ｎｅｉｍａｉ１１ ５８.９０±１.３４ａ １９.５０±１.９４ｄｅ ２.３４５３±０.３２４３ｂ ０.８３０５±０.１０６７ａ ０.３８４２±０.０３１９ａ ０.０８３３±０.０１０１ａ
台中 ２３ Ｔａｉｚｈｏｎｇ ２３ ３９.７０±１.８２ｉ ２０.７０±２.９１ｃｄｅ ０.９３５０±０.１６６３ｅｆｇ ０.２９５４±０.０３８６ｅｆ ０.１３７４±０.０１８９ｄｅｆ ０.０２８６±０.００９５ｅｆ

托克逊 １号 Ｔｕｏｋｅｘｕｎ １ ４６.７０±１.７９ｅｆｇ ３５.８０±１.４８ａ １.１３７２±０.２０７２ｄｅｆ ０.３９８６±０.０８３５ｃｄ ０.２１２１±０.０３３６ｃ ０.０４６６±０.００６７ｃｄｅｆ
西农 ２２０８ Ｘｉｎｏｎｇ ２２０８ ３２.４８±１.２０ｊ １９.４０±４.５５ｄｅ ０.９０００±０.１３２５ｆｇ ０.３８００±０.０４７４ｄ ０.１２０３±０.０１７０ｆ ０.０２８５±０.００３８ｅｆ
藏冬 ４号 Ｚａｎｇｄｏｎｇ ４ ４７.８０±１.３５ｅｆ ２０.３０±５.２２ｃｄｅ ０.９５０２±０.１０４９ｄｅｆｇ ０.２５４５±０.０４２８ｆｇｈ ０.１５１５±０.０２９２ｄｅｆ ０.０３７７±０.００６３ｄｅｆ
春小麦 Ｃｈｕｎｘｉａｏｍａｉ ５７.４０±２.０７ａ １９.００±１.６５ｄｅ ２.６３７２±０.１４３１ａ ０.７５６４±０.０６９１ａｂ ０.３８０６±０.０２５６ａ ０.０６７２±０.００７２ａｂｃ
汉中白 Ｈａｎｚｈｏｎｇｂａｉ ３８.２５±８.８５ｉ １９.３８±４.６８ｄｅ ０.８９１８±０.５０２５ｆｇ ０.３８３１±０.１３６１ｄ ０.１４７５±０.０８２８ｄｅｆ ０.０４６８±０.０１１８ｃｄｅｆ
和尚麦 Ｈｅｓｈａｎｇｍａｉ ５３.７０±１.６０ｂ ２３.０８±３.３３ｃｄ ０.８３１０±０.１１７２ｇｈ ０.１８７７±０.０４５８ｈ ０.１３４１±０.０１３８ｅｆ ０.０２６２±０.００３８ｆ
红冬麦 Ｈｏｎｇｄｏｎｇｍａｉ ４５.００±４.７６ｆｇ １９.７５±４.７２ｃｄｅ ０.５９９０±０.３８５３ｈ ０.２３２６±０.０８９５ｆｇｈ ０.１２８２±０.０５０５ｅｆ ０.０３６３±０.０１２７ｅｆ
红花早 Ｈｏｎｇｈｕａｚａｏ ４８.４４±１.５０ｄｅ ２０.７０±５.９１ｃｄｅ １.２０５６±０.１１９１ｄｅ ０.２７０５±０.０３７６ｆｇ ０.１４６２±０.０２４１ｄｅｆ ０.０２８９±０.００４３ｅｆ
黄水白 Ｈｕａｎｇｓｈｕｉｂａｉ ４８.６２±０.９６ｄｅ ２２.３２±４.５９ｃｄ ０.９７９２±０.１６９７ｄｅｆｇ ０.１８８２±０.０２９８ｇｈ ０.１２７４±０.０１３７ｅｆ ０.０２２１±０.００１７ｆ

兰溪早小麦 Ｌａｎｘｉｚａｏｘｉａｏｍａｉ ４４.３４±１.３１ｇｈ ２３.３４±２.２８ｃｄ ０.９４７２±０.３０４９ｄｅｆｇ ０.１８９４±０.０４３４ｇｈ ０.１３２４±０.０２１２ｅｆ ０.０２４９±０.００５０ｆ
六柱头 Ｌｉｕｚｈｕｔｏｕ ４８.９０±１.５１ｃｄｅ ２０.３８±４.４６ｃｄｅ １.１６９０±０.２５４９ｄｅｆ ０.２１５４±０.０４２８ｆｇｈ ０.１４６８±０.０３３３ｄｅｆ ０.０２７５±０.００２３ｅｆ
三颗寸 Ｓａｎｋｅｃｕｎ ４７.４６±２.３０ｅｆｇ ２２.４４±１.４０ｃｄ １.１２３７±０.１７７３ｄｅｆ ０.３５６４±０.０２５４ｄｅ ０.１７３１±０.０１５９ｄ ０.０３５９±０.００２６ｅｆ

同家坝小麦 Ｔｏｎｇｊｉａｂａｘｉａｏｍａｉ ４９.７０±１.６４ｃｄｅ ２４.５０±３.０４ｂｃ ０.９９５３±０.３７９４ｄｅｆｇ ０.４３３９±０.１４４４ｃｄ ０.１７５５±０.０６１９ｃｄ ０.０４６６±０.０１４１ｃｄｅｆ
线麦 Ｘｉａｎｍａｉ ５１.６６±３.３６ｂｃｄ ２２.３６±８.１１ｃｄ １.１１２５±０.０９６３ｄｅｆ ０.２５６９±０.０４９８ｆｇｈ ０.１３３４±０.０１２９ｅｆ ０.０６２５±０.０７８０ａｂｃｄ

中国春 Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｓｐｒｉｎｇ ５１.９９±３.３３ｂｃ １９.３８±３.１５ｄｅ １.２２２０±０.２１１８ｄ ０.３６４０±０.０７５０ｄｅ ０.１４９９±０.０２６１ｄｅｆ ０.０２９０±０.００５１ｅｆ
总计 Ｔｏｔａｌ ４６.９９±６.９７ ２１.９５±５.２９ １.１８２５±０.５５５７ ０.３７１９±０.２００９ ０.１７７４±０.０８２５ ０.０４１８±０.０２４７

　 　 注:不同小写字母表示在 Ｐ<０.０５ 水平差异显著ꎮ ＰＨ、ＲＬ、ＡＦＷ、ＢＦＷ、ＡＤＷ、ＢＤＷ 分别表示株高、根长、地上部鲜重、地下部鲜重、地上部
干重、地下部干重ꎬ下同ꎮ

Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ｔｈｅ Ｐ<０.０５ ｌｅｖｅｌ. ＰＨꎬ ＲＬꎬ ＡＦＷꎬ ＢＦＷꎬ ＡＤＷꎬ ＢＤＷ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ｐｌａｎｔꎬ
ｒｏｏｔ ｌｅｎｇｔｈꎬ ｆｒｅｓｈ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ａｂｏｖｅ￣ｇｒｏｕｎｄ ｐａｒｔꎬ ｆｒｅｓｈ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ｂｅｌｏｗ￣ｇｒｏｕｎｄ ｐａｒｔꎬ ｄｒｙ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ａｂｏｖｅ￣ｇｒｏｕｎｄ ｐａｒｔꎬ ａｎｄ ｄｒｙ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ｂｅｌｏｗ￣ｇｒｏｕｎｄ ｐａｒｔꎬ
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

表 ３　 供试小麦材料各性状方差分析
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｖａｒｉａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｔｅｓｔｅｄ ｗｈｅａｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

项目 Ｉｔｅｍ ＰＨ ＲＬ ＡＦＷ ＢＦＷ ＡＤＷ ＢＤＷ
材料 Ｍａｔｅｒｉａｌ ３１.８１３∗∗ ８.４９１∗∗ ２２.９１３∗∗ ２３.８４６∗∗ ３３.４０６∗∗ ９.６５５∗∗

处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ７６.１９４∗∗ ０.９９５ ３６０.２６４∗∗ １０.１３６∗∗ ２２.９４９∗∗ ４３.３３１∗∗

材料×处理 Ｍａｔｅｒｉａｌ×Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ４.３８７∗∗ ０.６５１ ５.７３３∗∗ ６.６４７∗∗ ３.１２７∗∗ １.７８２∗

　 　 注:∗和∗∗分别表示在 Ｐ<０.０５ 和 Ｐ<０.０１ 水平差异显著ꎬ表格中为 Ｆ 值ꎮ
Ｎｏｔｅ: ∗ ａｎｄ ∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ｔｈｅ Ｐ<０.０５ ａｎｄ Ｐ<０.０１ ｌｅｖｅｌꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ Ｆ－ｖａｌｕｅｓ ａｒｅ ｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｔａｂｌｅ.
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表 ４　 各单项指标的干旱胁迫反应指数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｉｎｄｅｘ ｏｆ
ｅａｃｈ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘ

材料 Ｍａｔｅｒｉａｌ ＰＨ ＲＬ ＡＦＷ ＢＦＷ ＡＤＷ ＢＤＷ
崇阳红麦 １

Ｃｈｏｎｇｙａｎｇｈｏｎｇｍａｉ １ ０.９１６ ０.９６２ ０.５０４ ０.６５３ ０.８８４ １.３０８

贵农 １０ 号 Ｇｕｉｎｏｎｇ １０ ０.７７９ １.２４８ ０.２６９ ０.９６９ ０.５６０ １.１６７
俊晓 ９７０６ Ｊｕｎｘｉａｏ ９７０６ ０.９９８ ０.９７７ ０.８６０ ２.１１９ １.２６６ ２.４６４

内麦 １１ Ｎｅｉｍａｉ １１ ０.９９２ ０.９６２ ０.５００ １.０８４ ０.８７３ １.２９６
台中 ２３ Ｔａｉｚｈｏｎｇ ２３ ０.８３４ ０.９６７ ０.４２６ ０.９２５ ０.８２７ １.４７２

托克逊 １ 号 Ｔｕｏｋｅｘｕｎ １ ０.８８１ １.１０５ ０.３５０ ０.７９１ ０.７８０ １.３７８
西农 ２２０８ Ｘｉｎｏｎｇ ２２０８ ０.９０２ ０.９９０ ０.７１２ １.３１９ １.０７５ １.７６４
藏冬 ４ 号 Ｚａｎｇｄｏｎｇ ４ ０.８３３ ０.９９５ ０.４３４ ０.５２２ ０.７３９ １.２１１
春小麦 Ｃｈｕｎｘｉａｏｍａｉ １.０２７ ０.９２８ ０.７０５ １.１９１ １.０９３ １.３４９
汉中白 Ｈａｎｚｈｏｎｇｂａｉ １.３９６ １.１２６ １.３０７ ２.４２３ ２.３２５ ４.１２０
和尚麦 Ｈｅｓｈａｎｇｍａｉ ０.８５６ ０.９９３ ０.３９０ ０.５４２ ０.７７７ １.１６０
红冬麦 Ｈｏｎｇｄｏｎｇｍａｉ ０.９６６ ０.９５０ ０.４７３ ０.８９３ １.０８３ ２.０２８
红花早 Ｈｏｎｇｈｕａｚａｏ ０.８１４ １.１１２ ０.５５５ ０.５５６ ０.７８２ １.０７７
黄水白 Ｈｕａｎｇｓｈｕｉｂａｉ ０.９１２ ０.９８３ ０.４８６ ０.６７２ ０.７２３ １.１４４

兰溪早小麦
Ｌａｎｘｉｚａｏｘｉａｏｍａｉ ０.８６５ １.１５１ ０.４０９ ０.６３７ ０.７０５ １.１８５

六柱头 Ｌｉｕｚｈｕｔｏｕ ０.９０２ ０.９６５ ０.４７７ ０.５５５ ０.７３４ １.１９８
三颗寸 Ｓａｎｋｅｃｕｎ ０.７９２ １.０２１ ０.４２４ ０.６１２ ０.７４０ １.０８９

同家坝小麦
Ｔｏｎｇｊｉａｂａｘｉａｏｍａｉ ０.８０４ １.０２１ ０.３３７ ０.８７３ ０.７０２ １.５５２

线麦 Ｘｉａｎｍａｉ ０.９３０ １.１０９ ０.５０７ ０.５４８ ０.７７３ ２.３７６
中国春 Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｓｐｒｉｎｇ ０.９１２ ０.９０７ ０.６８９ １.０２２ ０.９２１ １.３４５

Ｅｎｈｙｄｒｏｂａｃｔｅｒ 属、肠杆菌属(Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ)、黄杆菌属

(Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)、克雷伯菌属(Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａ)、Ｋｏｓａｋｏｎｉａ
属、芽孢乳杆菌属(Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ)、巴氏杆菌属(Ｐａｎ￣
ｔｏｅａ)、Ｐａｒａｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ 属、假单胞菌属(Ｐｅｄｏｂａｃｔｅｒ)、赛
多菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)、寒冷假单胞菌属(Ｐｓｙｃｈｒｏｂａ￣
ｃｉｌｌｕｓ)、假单胞菌属(Ｒａｌｓｔｏｎｉａ)、红球菌属(Ｒｈｏｄｏｃｏｃ￣
ｃｕｓ)、沙雷氏菌属(Ｓｅｒｒａｔｉａ)、长桿菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅ￣
ｒｉｕｍ)、葡萄球菌属(Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ)、狭生单胞菌属

(Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ)和多变杆菌属(Ｖａｒｉｏｖｏｒａｘ)ꎮ
通过对这 ５０ 株细菌进行系统进化树的构建

(图 ３)ꎬ并在此基础上对它们的抗旱能力进行评估ꎬ
表明共有 ８ 株细菌具有优异的抗旱性能(ＣＦＵ>５×
１０６)ꎬ其中包括 ２ 株芽孢乳杆菌属(Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ)
(２７(Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ＿１)和 ２８(Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ＿２))、２ 株

假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ) (３２(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ＿１)和

３７(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ＿２))、２ 株狭生单胞菌属( Ｓｔｅｎｏｔｒｏ￣
ｐｈｏｍｏｎａｓ)(４８(Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ＿１)和 ４９( Ｓｔｅｎｏｔｒｏ￣
ｐｈｏｍｏｎａｓ＿ ２))、 １ 株葡萄球菌属 ( Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ)
(４７)和 １ 株 Ｐａｒａｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ 属(３０)ꎮ 这 ８ 株细菌将

用于后续侵染实验ꎮ

　 　 注:ＰＨ、ＲＬ、ＡＦＷ、ＢＦＷ、ＡＤＷ、ＢＤＷ 分别表示株高、根长、地上部鲜重、地下部鲜重、地上部干重、地下部干重ꎮ 每个变量的
分布都显示在对角线上ꎻ在对角线的左下部显示带有拟合线的双变量散点图ꎬ在对角线的右上部为相关系数值和显著性水平
(以星号表示)ꎻ∗∗∗表示在 Ｐ<０.００１ 水平上存在显著差异ꎻ坐标轴上的数值为各单项指标的干旱胁迫反应指数ꎮ

Ｎｏｔｅ: ＰＨꎬ ＲＬꎬ ＡＦＷꎬ ＢＦＷꎬ ＡＤＷꎬ ＢＤＷ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ｐｌａｎｔꎬ ｒｏｏｔ ｌｅｎｇｔｈꎬ ｆｒｅｓｈ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ａｂｏｖｅ￣ｇｒｏｕｎｄ ｐａｒｔꎬ ｆｒｅｓｈ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ
ｂｅｌｏｗ￣ｇｒｏｕｎｄ ｐａｒｔꎬ ｄｒｙ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ａｂｏｖｅ￣ｇｒｏｕｎｄ ｐａｒｔꎬ ａｎｄ ｄｒｙ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ｂｅｌｏｗ￣ｇｒｏｕｎｄ ｐａｒｔꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｅａｃｈ ｖａｒｉａｂｌｅ ｉｓ
ｄｉｓｐｌａｙｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｄｉａｇｏｎａｌ. Ｔｈｅ ｔｗｏ￣ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｃａｔｔｅｒ ｐｌｏｔｓ ｗｉｔｈ ｆｉｔｔｅｄ ｌｉｎｅｓ ａｒｅ ｄｉｓｐｌａｙｅｄ ａｔ ｔｈｅ ｌｏｗｅｒ ｌｅｆｔ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉａｇｏｎａｌꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ
ｖａｌｕｅｓ ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅｓ ａｒｅ ｄｉｓｐｌａｙｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｕｐｐｅｒ ｒｉｇｈｔ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉａｇｏｎａｌ. ∗∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ｔｈｅ Ｐ<０.００１ ｌｅｖｅｌ. Ｔｈｅ
ｖａｌｕｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｘｉｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｉｎｄｅｘ (ＤＲＩ) ｏｆ ｅａｃｈ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｉｎｄｉｃａｔｏｒ.

图 １　 单项指标相关性矩阵

Ｆｉｇ.１　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｍａｔｒｉｘ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ
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表 ５　 各材料的综合指标ꎬ权重ꎬｕ(Ｘｊ)ꎬ综合值

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｉｎｄｅｘꎬ ｗｅｉｇｈｔꎬｕ(Ｘｊ)ꎬ
ａｎｄ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｅａｃｈ ｗｈｅａｔ ｍａｔｅｒｉａｌ

材料
Ｍａｔｅｒｉａｌ

综合指标
Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ

ｉｎｄｅｘ
ＰＣＡ１ ＰＣＡ２

隶属函数值
Ｓｕｂｏｒｄｉｎａｔｅ

ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｖａｌｕｅ
ｕ(Ｘ１) ｕ(Ｘ２)

Ｄ

崇阳红麦 １
Ｃｈｏｎｇｙａｎｇｈｏｎｇｍａｉ １

－０.５４１ －０.７５５ ０.１２３ ０.１７１ ０.１５５

贵农 １０ 号 Ｇｕｉｎｏｎｇ １０ －１.７１５ ２.６５０ ０.０００ １.０００ ０.６６５
俊晓 ９７０６ Ｊｕｎｘｉａｏ ９７０６ ２.９３２ －０.４８８ ０.４８５ ０.２３６ ０.３２０

内麦 １１ Ｎｅｉｍａｉ １１ ０.０６３ －０.７８３ ０.１８６ ０.１６４ ０.１７１
台中 ２３ Ｔａｉｚｈｏｎｇ ２３ －０.７１８ －０.５６８ ０.１０４ ０.２１６ ０.１７９

托克逊 １ 号 Ｔｕｏｋｅｘｕｎ １ －０.９３９ ０.９８６ ０.０８１ ０.５９５ ０.４２２
西农 ２２０８ Ｘｉｎｏｎｇ ２２０８ ０.９３１ －０.４２２ ０.２７６ ０.２５２ ０.２６０
藏冬 ４ 号 Ｚａｎｇｄｏｎｇ ４ －１.３２８ －０.３２９ ０.０４０ ０.２７５ ０.１９６
春小麦 Ｃｈｕｎｘｉａｏｍａｉ １.００３ －１.２８５ ０.２８４ ０.０４２ ０.１２３
汉中白 Ｈａｎｚｈｏｎｇｂａｉ ７.８６５ １.１８１ １.０００ ０.６４２ ０.７６２
和尚麦 Ｈｅｓｈａｎｇｍａｉ －１.３０３ －０.３５３ ０.０４３ ０.２６９ ０.１９３
红冬麦 Ｈｏｎｇｄｏｎｇｍａｉ ０.４８０ －０.７１７ ０.２２９ ０.１８０ ０.１９６
红花早 Ｈｏｎｇｈｕａｚａｏ －１.１４７ ０.８９８ ０.０５９ ０.５７３ ０.４０１
黄水白 Ｈｕａｎｇｓｈｕｉｂａｉ －０.８８３ －０.５３７ ０.０８７ ０.２２４ ０.１７８

兰溪早小麦
Ｌａｎｘｉｚａｏｘｉａｏｍａｉ

－１.２２４ １.４３２ ０.０５１ ０.７０３ ０.４８５

六柱头 Ｌｉｕｚｈｕｔｏｕ －０.９８８ －０.７２４ ０.０７６ ０.１７８ ０.１４４
三颗寸 Ｓａｎｋｅｃｕｎ －１.４８６ －０.０４５ ０.０２４ ０.３４４ ０.２３６

同家坝小麦
Ｔｏｎｇｊｉａｂａｘｉａｏｍａｉ

－１.１５５ ０.１２５ ０.０５８ ０.３８５ ０.２７６

线麦 Ｘｉａｎｍａｉ －０.０５０ １.１９０ ０.１７４ ０.６４４ ０.４８７
中国春 Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｓｐｒｉｎｇ ０.２０４ －１.４５６ ０.２００ ０.０００ ０.０６７
权重 Ｉｎｄｅｘ ｗｅｉｇｈｔ(ｗ ｊ) ０.３３５ ０.６６５

图 ２　 各材料综合抗旱能力(Ｄ 值)
Ｆｉｇ.２　 Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ (Ｄ ｖａｌｕｅ)

ｏｆ ｖａｒｉｏｕｓ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

２.５　 抗旱菌株对‘中国春’抗旱能力的影响

通过对侵染不同菌株的‘中国春’小麦进行干

旱胁迫处理ꎬ并对表型性状进行测定ꎬ从侵染后的

数据(表 ６)和植株表型结果来看(图 ４)ꎬ相较于对

照处理ꎬＰａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ＿１、Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａ＿２ 和 Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈ￣
ｏｍｏｎａ＿２ 对‘中国春’小麦根长呈现出抑制作用ꎬ而

Ｐａｒａｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ、Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ 和 Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａ＿１
则表现出促进作用ꎻ此外ꎬ Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａ ＿ １ 和

Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａ＿２ 的侵染能够提高‘中国春’小麦

株高ꎬＰｓｅｕｄｏｍｏｎａ＿１ 的侵染并未表现出明显的差

异性ꎮ
与对照组处理相比ꎬ不同菌株侵染后ꎬ‘中国

春’小麦株高均显著提升ꎮ 具体而言ꎬ在 Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈ￣
ｏｍｏｎａ＿１ 的侵染处理下ꎬ‘中国春’小麦株高提高了

１１.３６ ｃｍꎬ显著高于除 Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａ＿２ 外的其他

处理组ꎮ 然而在根长方面ꎬ只有 Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ＿２ 的

侵染导致根长显著提高ꎬ其他菌株处理与对照相比

无显著差异ꎮ 此外ꎬ在 Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ＿１ 的侵染处理

下ꎬ‘中国春’根长显著低于菌株 Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ＿２、Ｐａｒ￣
ａｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ、 Ｐｅｄｏｂａｃｔｅｒ、 Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ 和 Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈ￣
ｏｍｏｎａ＿１ 侵染处理组ꎮ ‘中国春’小麦鲜质量和干质

量变化趋势一致ꎮ 具体来说ꎬ Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ＿ ２ 和

Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａ＿１ 的处理显著增加了‘中国春’鲜

质量ꎬ尽管干质量也有所上升ꎬ但并未达到显著水

平ꎻ相反ꎬＰｓｅｕｄｏｍｏｎａ＿１ 和 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａ＿２ 的处理导

致‘中国春’鲜质量显著降低ꎬ尽管干质量也有所下

降ꎬ但未达到显著水平ꎮ 故不同菌株的侵染对‘中
国春’小麦的植株性状产生了不同程度的影响ꎮ 然

而在 Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ＿２ 的处理下ꎬ‘中国春’的性状表

现尤为突出ꎬ其株高、根长、鲜质量和干质量均较对

照有显著提高(图 ５)ꎮ 这一结果表明ꎬ在干旱胁迫

条件下ꎬＰａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ＿２ 的侵染能够显著增强‘中国

春’小麦的抗旱性ꎬ从而提高其生物量ꎮ

３　 讨　 论

不同基因型的小麦在面对干旱胁迫时表现出

不同程度的耐受性ꎬ本研究对来自全国各麦区的小

麦材料的抗旱性进行了探究ꎬ结果表明不同小麦材

料在面临干旱胁迫时呈现出不同的抗旱性表现并展

现出不同的表型特征ꎬ且这些表型特征之间存在一定

的相关性(图 １)ꎮ 这和前人的研究结果一致[２０]ꎬ表
明为评价和鉴定小麦品种抗旱性的全面性和准确

性需要综合考虑小麦在干旱胁迫下的多个抗旱指

标ꎬ可以采用对数据降维的方法对数据进行分析评

价ꎮ 植物根系性状对农田生态系统过程具有主要

的驱动作用ꎬ因为根系与根际微生物直接接触ꎬ负
责吸收碳、养分和水资源ꎮ 在小麦的苗期阶段ꎬ抗旱

性与根部性状呈正相关关系[２６－２７]ꎬ改良苗期根系性状

有助于提高苗期活力和抗旱性能ꎬ本研究结果也突

出了根部性状在抗旱性中的重要性ꎬ表明小麦通过

调整生物形态来适应干旱胁迫ꎮ
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表 ６　 侵染“中国春”小麦生理指标数据
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｆｏｒ ‘Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｓｐｒｉｎｇ’ ｗｈｅａｔ

ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ
抗旱菌株

Ｄｒｏｕｇｈｔ￣ｔｏｌｅｒａｎｔ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒａｉｎ

ＰＨ
/ (ｃｍ􀅰
ｐｌａｎｔ－１)

ＲＬ
/ (ｃｍ􀅰
ｐｌａｎｔ－１)

ＦＷ
/ (ｇ􀅰

ｐｌａｎｔ－１)

ＤＷ
/ (ｇ􀅰

ｐｌａｎｔ－１)

ＣＫ
３０.０ ８.５ ０.２２４０ ０.０４０１
３５.０ ９.０ ０.２３９６ ０.０５６３
３６.０ ９.５ ０.２４４８ ０.０４５３

２７(Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ＿１)

３５.３ ６.５ ０.１７３４ ０.０３１２
３５.６ ６.６ ０.２０７３ ０.０４２５
４２.５ ７.８ ０.２２１４ ０.０４８３
４３.３ １０.６ ０.２３４６ ０.０５８７

２８(Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ＿２)

３６.０ ９.５ ０.２５３０ ０.０５２３
３７.３ １１.６ ０.２５７５ ０.０５２４
４０.０ １２.０ ０.２７９０ ０.０５７５
４４.２ １２.０ ０.３０３５ ０.０７４０

３０(Ｐａｒａｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ)

３７.２ ９.０ ０.１８８１ ０.０２９４
３８.０ １０.０ ０.１９９４ ０.０４４２
３８.５ １０.１ ０.２０４３ ０.０４４５
３８.６ １３.１ ０.２０９１ ０.０４９３

３２(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ＿１)

３８.０ ９.０ ０.１６５７ ０.０１９９
３８.０ ９.９ ０.１６８２ ０.０３０７
４０.５ １０.１ ０.１７２３ ０.０３９２
４２.０ １１.０ ０.１８３９ ０.０５４７

３７(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ＿２)

３６.０ ７.５ ０.１４０９ ０.０２５９
３７.０ ８.４ ０.１５７６ ０.０４０４
３８.５ ８.８ ０.１８４５ ０.０４４１
４０.０ ９.３ ０.２０８９ ０.０４４１

４７(Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ)

３５.６ ９.８ ０.１９９３ ０.０３５３
３８.０ １０.０ ０.２２９６ ０.０４３２
３８.５ １１.６ ０.２５１５ ０.０５８０
４２.０ １２.０ ０.２６２１ ０.０６０９

４８(Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ＿１)

４４.５ ９.５ ０.２６０４ ０.０５０８
４４.５ ９.６ ０.２９８１ ０.０５４７
４５.５ ９.８ ０.３０３１ ０.０６０８
４５.６ １０.８ ０.３０７５ ０.０６１２

４９(Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ＿２)

３９.５ ７.９ ０.１７２８ ０.０３３５
４０.０ ８.５ ０.２５４３ ０.０４７１
４３.０ １０.０ ０.２５４５ ０.０４７８
４５.０ １１.０ ０.２８９０ ０.０５５１

　 　 植物根际微生物的招募对提高宿主植物的抗

逆性具有重要作用[２８]ꎮ 本研究旨在探究抗旱小麦

品种‘汉中白’根际微生物对干旱敏感品种‘中国

春’抗旱性的影响ꎮ 研究结果表明ꎬ‘汉中白’小麦

在干旱胁迫条件下招募的根际微生物中存在抗旱

菌株ꎬ这些菌株能够协助‘中国春’小麦减轻干旱压

力ꎬ提高其抗旱性ꎮ 此外ꎬＢａｒｎａｗａｌ 等[２９] 研究发现

Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ｐｒｏｔｏｐｈｏｒｍｉａｅ 和 Ｄｉｅｔｚｉａ ｎａｔｒｏｎｏｌｉｍｎａｅａ
可提高小麦耐盐性ꎬ而 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ 可增强小麦

对干旱胁迫的耐受性ꎮ Ｋｈａｎ 等[３０] 研究也证实了微

生物对小麦抗旱性的促进作用ꎮ 在对其他作物(如
高粱)的研究中发现了根际微生物群落中放线菌的

富集现象[３１]ꎬ也检测到大量厚壁菌门细菌[３２－３３]ꎮ
本研究同样在抗旱小麦品种‘汉中白’中分离出 １８
株厚壁菌ꎬ其中 ４ 株具有抗旱特性ꎬ对‘中国春’小

麦的生长特性产生了显著影响ꎮ Ｙａｎｇ 等[３４] 使用了

Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ ｒｈｉｚｏｐｈｉｌａ、Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ｒｅｔｒｏｆｌｅｘｕｓ、
Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｏｘｙｄａｎｓ 和 Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ａｍｙｌｏｌｙｔｉｃｕｓ
构建混合菌群侵染拟南芥ꎬ发现可以显著提高拟南

芥在 ２１ ｄ 干旱后的存活率ꎬ但当受到单个菌株的影

响时ꎬ没有观察到植物具有耐旱作用ꎬ但使用菌株

Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｙｏｎｇｉｎｅｎｓｉｓ ＤＣＹ８４ 不仅可以提高拟南

芥的抗旱性ꎬ还能提高其对于干旱胁迫和重金属协

迫的耐受性ꎮ 本研究同样筛选出抗旱菌株 Ｓｔｅｎｏｔｒｏ￣
ｐｈｏｍｏｎａｓ 和 Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓꎬ并进行单菌侵染后发现其

提高了小麦的抗旱性ꎬ这可能是由于虽然为同一个

属ꎬ但不同菌株的侵染对于宿主植物干旱胁迫耐受

性的影响不同ꎮ 这表明根际微生物对宿主植物的

抗逆性具有积极影响ꎬ强调了植物与根际微生物相

互作用在植物抗逆性中的重要性ꎮ 综上所述ꎬ从抗

　 　 注:该图由菌株进化树、归属门以及在干旱胁迫下 ＣＦＵ 柱状图所组成ꎮ 图中数字 １~５０ 代表菌株编号ꎮ 柱状

图为红色代表该菌株在盐胁迫下 ＣＦＵ>５×１０６ꎬ反之则由灰色代表ꎬ即红色为筛选所得抗旱菌株ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｔｈｅ ｆｉｇｕｒｅ ｃｏｍｐｒｉｓｅｓ ａｎ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｔｒｅｅ ｏｆ ｓｔｒａｉｎｓꎬ ｂｅｌｏｎｇｉｎｇ ｔｏ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅ ｐｈｙｌａꎬ ａｌｏｎｇｓｉｄｅ ａ ｃｏｌｕｍｎ ｃｈａｒｔ

ｄｅｐｉｃｔｉｎｇ ｃｏｌｏｎｙ￣ｆｏｒｍｉｎｇ ｕｎｉｔｓ (ＣＦＵ) ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ. Ｎｕｍｅｒａｌｓ １ ~ ５０ ｄｅｎｏｔｅ ｓｔｒａｉｎ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ. Ｉｎ ｔｈｅ
ｃｏｌｕｍｎ ｃｈａｒｔꎬ ｒｅｄ ｂａｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ＣＦＵ > ５×１０６ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅ ｓｔｒａｉｎꎬ ｓｉｇｎｉｆｙｉｎｇ ｓｔｒａｉｎｓ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ａｓ
ｄｒｏｕｇｈｔ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔꎬ ｗｈｅｒｅａｓ ｇｒａｙ ｂａｒｓ ｄｅｎｏｔｅ ＣＦＵ ｂｅｌｏｗ ｔｈｉｓ ｔｈｒｅｓｈｏｌｄ.

图 ３　 菌株系统进化树及菌落形成单位(ＣＦＵ)指数
Ｆｉｇ.３　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒａｉｎｓ ａｎｄ ｃｏｌｏｎｙ ｆｏｒｍｉｎｇ ｕｎｉｔ (ＣＦＵ) ｉｎｄｅｘ
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图 ４　 抗旱菌株侵染‘中国春’小麦表型
Ｆｉｇ.４　 Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ‘Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｓｐｒｉｎｇ’ ｗｈｅａｔ ｉｎｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｄｒｏｕｇｈｔ￣ｔｏｌｅｒａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒａｉｎｓ

　 　 注:不同小写字母表示在 Ｐ<０.０５ 水平差异显著ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ｔｈｅ Ｐ<０.０５ ｌｅｖｅｌ.

图 ５　 抗旱菌株侵染‘中国春’小麦性状表现
Ｆｉｇ.５　 Ｍａｎｉｆｅｓｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ‘Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｓｐｒｉｎｇ’ ｗｈｅａｔ ｉｎｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｄｒｏｕｇｈｔ￣ｔｏｌｅｒａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒａｉｎｓ

旱材料中筛选出的抗旱菌株能够改善宿主植物的

生物形态ꎬ帮助其应对逆境ꎬ同时根际微生物也可

作为提供麦类作物抗逆性的潜在微生物资源“种子

库”ꎮ

本研究初步研究和分析了干旱抗性小麦‘汉中

白’根际微生物对干旱敏感小麦‘中国春’抗旱性的

影响ꎬ证明干旱抗性小麦招募的细菌群落可能在维

持干旱胁迫下植物生长方面发挥着越来越大的生
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态作用ꎮ 未来研究应深入挖掘抗旱菌株的功能特

性ꎬ明确抗旱微生物与小麦抗旱之间的复杂作用机

制ꎬ同时应扩大研究范围ꎬ涵盖更多类型的小麦品

种ꎬ以更好地为有益微生物在农业可持续生产中的

应用提供理论支持ꎮ

４　 结　 论

本研究从来自我国不同麦区的 ２０ 种小麦材料

中挑选得到抗旱材料‘汉中白’和干旱敏感材料‘中
国春’ꎬ分离干旱胁迫下‘汉中白’小麦在拔节期的

根际微生物得到 ５０ 株单菌ꎬ涵盖了 ４ 个菌门和 ２６
个菌属ꎬ同时鉴定得到 ８ 株抗旱菌株ꎮ 抗旱菌株侵

染处理对干旱敏感‘中国春’小麦材料的表型性状

造成了不同程度的影响ꎬ尤其是菌株 Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ＿２
对其各表型性状具有提高作用ꎮ
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