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促生肠杆菌和假单胞菌接种对干旱胁迫下

苜蓿幼苗根系微环境的影响

喇　真      张钧杰      禹雅丽      徐惠娟      代金霞
（宁夏大学生命科学学院，宁夏 银川 750021）

摘要:【目的】从土壤微生态角度探究促生菌株增强植物抗旱性、促进植物生长的作用机制。【方法】以具备多重抗逆与促

生特性的肠杆菌（D1）和假单胞菌（D2）为供试菌株，通过紫花苜蓿（以下简称为“苜蓿”）盆栽试验，设置单一菌剂（D1、D2）

和复合菌剂（F）接种处理，分析干旱条件下不同接种处理对苜蓿根际土壤理化性质、酶活性以及根系细菌多样性和群落

结构的影响。【结果】（1）与未接种对照（CK）相比，接种处理显著增加了苜蓿幼苗生物量，显著降低了根际土壤 pH值和

电导率，显著提高了土壤含水量和有效磷含量（P < 0.05）。同时，接种处理显著提升了土壤关键酶活性：与 CK相较，D1、
D2和 F处理组土壤碱性磷酸酶活性分别提高了 92.26%、141.67% 和 72.02%，脱氢酶活性分别提高了 116.93%、
201.63% 和 110.12%，蔗糖酶活性分别提高了 52.54%、42.80% 和 34.43%，脲酶活性分别提高了 54.66%、33.27% 和

121.67%。（2）复合菌剂（F）显著改变了苜蓿根际土壤和根部内生细菌的多样性和群落结构，提高了根系细菌群落的丰富

度和多样性，并促进绿弯菌门、节杆菌属和肠杆菌属等在根际土壤中富集，以及拟杆菌门、新鞘氨醇菌属和肠杆菌属等在

根内的富集。（3）土壤理化因子关联分析表明，土壤含水量、有效钾及有效磷是驱动苜蓿根系细菌群落的主要环境因子。

【结论】在干旱条件下，接种促生菌可通过改良土壤的保水性、促进养分转化、调节根系微生物群落组成来优化根际土壤

微环境，从而缓解干旱对植物的损伤并促进植物生长，且复合菌剂的效果优于单一菌剂，具备良好的开发与应用潜力。
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Effects of Enterobacter sp. and Pseudomonas sp. inoculation on root
microenvironment of alfalfa seedlings under drought stress

Lazhen　Zhang Junjie　Yu Yali　Xu Huijuan　Dai Jinxia
(School of Life Sciences, Ningxia University, Yinchuan 750021, Ningxia, China)

Abstract: [Objective] The purpose of this study was to explore the mechanism of plant growth promoting
rhizobacteria (PGPR) promoting plant growth and enhancing plant drought resistance from the perspective
of  soil  microecology.  [Method]  Enterobacter  sp.  (D1)  and  Pseudomonas  sp.  (D2)  with  multiple  stress
resistance and growth promoting potential were selected as test strains, the effects of single inoculant D1, D2
and compound inoculant F on the physical and chemical properties, enzyme activities of alfalfa rhizosphere
soil,  rhizobacteria  and  endophytes  diversity  and  community  structure  under  drought  stress  were  analyzed
through  alfalfa  pot  experiment.  [Result]  (1)  Compared  with  control,  alfalfa  seedling  biomass  in  the
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inoculated  group  increased  significantly,  pH  and  conductivity  of  rhizosphere  soil  decreased  significantly,
and the soil water content and available phosphorus content increased significantly (P < 0.05). Soil alkaline
phosphatase activities of group D1, D2 and F were significantly increased by 92.26%, 141.67% and 72.02%,
dehydrogenase activities were significantly increased by 116.93%, 201.63% and 110.12%, sucrase activities
were  significantly  increased by 52.54%,  42.80%  and 34.43%,  urease  activities  were  increased by 54.66%,
33.27%  and  121.67%,  respectively.  (2)  Compound  inoculant  F  could  significantly  alter  the  bacterial
diversity and community structure of alfalfa root system, increase the richness and diversity of rhizospheric
and  endophytic  bacterial  communities,  and  promote  the  enrichment  of  Chloroflexia,  Arthrobacter  and
Enterobacter  in  rhizosphere  soil,  and  enrich  Bacteroidetes,  Sphingomonas  and Enterobacter  in  the  roots.
(3)  The  correlation  analysis  between  soil  physicochemical  factors  and  bacterial  communities  showed  that
soil  water  content,  available  potassium and available  phosphorus  were  main  factors  affecting  the  bacterial
community of alfalfa roots. [Conclusion] Under drought conditions, plant growth promoting rhizobacteria
(PGPR) could alleviate the damage of drought to plants and promote plant growth by promoting soil water
retention  and  nutrient  transformation,  regulating  the  community  composition  of  root  microorganisms,
improving  rhizosphere  soil  microenvironment.  The  effect  of  compound  inoculant(F)  is  better  than  that  of
single inoculant, which has the potential of further development and utilization.
Key  words: plant  growth  promoting  rhizobacteria  (PGPR);  drought  stress;  alfalfa;  soil  enzyme  activity;
bacterial community composition

随着全球气候变暖趋势的加剧，水资源短缺问

题日益严峻，干旱已成为限制植物分布、生态建设与

农业可持续发展的关键因素之一[1]。干旱胁迫主要

通过限制植物对水分和养分的吸收、干扰光合作用

过程并阻碍水分运输等方式，抑制植物正常的生

长发育 [2]。在这一背景下，植物根际促生菌（plant
growth promoting rhizobacteria，PGPR）作为一种环境

友好的生物策略，在缓解作物水分胁迫方面展现出

重要的应用潜力。PGPR具备生物固氮、溶解磷酸盐、

产生植物激素和铁载体等功能，能够成功定植根际，

与宿主植物建立密切的联系，通过自身代谢活动改

善植物的生长环境，或生成有利于植物生长的代谢

产物，从而促进植物生长[3]。此外，PGPR还通过诱

导植物对各种生物和非生物胁迫的抗性以增强植物

的环境修复能力和生态适应性[4]。已有研究[5]表明，

多种 PGPR菌株能有效提高植物对干旱的耐受性。

例如，产 ACC（1−氨基环丙烷−1−羧酸）脱氨酶的肠

杆菌（Enterobacter sp.）HS9与芽孢杆菌（Bacillus sp.）
G9能降低干旱条件下刺毛黧豆（Mucuna pruriens）
植株的 ACC与乙烯含量，从而增强其抗旱能力 [5]。

苏云金芽孢杆菌（B. thuringiensis）通过合成 IAA促

进植物侧根和根毛的形成，有效缓解了干旱对植物

的胁迫[6]；某些假单胞菌（Pseudomonas sp.）、不动杆

菌（Acinetobacter sp.）通过产生胞外多糖，在植物根

际形成亲水性生物膜来提高辣椒（Capsicum annuum）
的耐旱性[7]。值得注意的是，相较于单一菌株，复合

菌剂因菌株间的协同效应而表现出更强的根际定殖

能力与促生抗逆效果[8]。

根际微域是植物微生物互作的关键界面，其微

生物多样性与群落结构对植物响应环境胁迫及表型

调控具有重要作用[9−10]。有研究[11]表明，干旱胁迫下，

接种外源 PGPR能够改变植物根系微生物的多样性

和群落结构，促使有益菌在根际富集；同时，能提升

土壤中多种关键酶的活性，改善土壤结构，优化植物

根际微环境，帮助植物在干旱条件下维持正常的生

理代谢[12]。例如，Ricardo等[13]报道，接种类芽孢杆菌

（Paenibacillus peoriae） SP9 和链霉菌 （Streptomyces
fulvissimus） FU14可显著提高小麦（Triticum aestivum）
根际微生物多样性，同时增强其耐旱性和抗病性。

袁军[14]发现，外源促生菌能通过分泌挥发性抗菌物

质抑制病原菌活性、促进有益菌增殖，从而改变根际

微生物的群落结构。在外源 PGPR的诱导下，根际

有益菌之间通过协同互作进一步提高了土壤养分的

有效性，改善了植物根系性状，从而提高植物的抗旱

能力[15]。

紫花苜蓿（Medicago sativa）（以下简称为“苜蓿”）

作为豆科（Fabaceae）重要牧草，营养价值和生态功能

突出，是我国北方干旱、半干旱地区的主要栽培草种，

但水分的匮乏限制了苜蓿在干旱区的广泛种植和高

效生产。有研究[16]表明，苜蓿的生长与其根际微生

物群落密切相关，链霉菌、肠杆菌等 PGPR能够缓解

盐胁迫对苜蓿的生长抑制，提高其对非生物胁迫的

耐受性。本团队前期从荒漠植物根际土壤中，筛选

出 2株抗逆性强且具备多重体外促生能力的菌株——

 178 北    京    林    业    大    学    学    报 第 48 卷    



肠杆菌（D1）和假单胞菌（D2）。然而，在干旱环境下，

这 2株菌及其复合制剂（F）如何影响苜蓿的根际微

生态，能否缓解干旱胁迫对苜蓿的生长抑制，以及复

合接种的效果是否优于单一接种，仍有待明确。

基于此，本研究通过苜蓿盆栽试验，系统分析了

干旱胁迫下接种 D1、D2单一菌剂及复合菌剂（F）对
苜蓿根际土壤理化性质、酶活性及细菌群落结构的

影响，旨在从微生态角度揭示 PGPR增强苜蓿抗旱

性的内在机制。研究成果有望为开发高效微生物菌

剂提供理论依据，并对推动干旱、半干旱地区牧业生

产与生态修复具有重要实践意义。

 1   材料与方法

 1.1    材　料

菌种来源：肠杆菌（D1）和假单胞菌（D2）分离自

宁夏荒漠植物根际土壤，具有溶磷、固氮、产 IAA等体

外促生特性，在 pH 9.0、7% NaCl和 15% 的 PEG6000
条件下能正常生长，具备良好的抗逆性。菌株 16S
rRNA基因序列 GenBank登录号分别为 OP890958
和 OP890931。

苜蓿种子：苜蓿品种为‘甘农 4 号’，种子购买自

富海种业有限公司。

盆栽土壤：沙土、营养土和蛭石按照体积比

3∶3∶1混匀后高压灭菌，将灭菌后的土壤分装于大小

为 13 cm × 15 cm的花盆中，每盆 500 g。
 1.2    方　法

 1.2.1    菌剂制备和盆栽试验设计

将肠杆菌（D1）和假单胞菌 （D2）活化后，分别

在 LB培养液中发酵培养 24 h，离心收集菌体后，用

灭菌的 PBS溶液洗涤 2次，用无菌水重悬并调整菌

悬液浓度为 5.0 × 107 cfu/mL，分别制备成单一菌剂，

并将二者等体积混匀后作为复合菌剂（F）。 将成熟

饱满的苜蓿种子表面消毒后，均分为 4份。以无菌

水作为对照（CK），将种子分别置于上述菌剂和无菌

水中浸泡 30 min，置于恒温培养箱中避光保湿催芽。

待种子发芽后，选取发芽势较为一致的种子进行穴

播，每盆 10粒种子，每处理 12盆，智能温室中培养。

待幼苗长出 4片真叶时开始间苗，每盆保持相

同植株数。各处理组在出苗的第 7天、第 14天用

50 mL对应的菌剂进行灌根，对照组浇等量的无菌

水。期间定期补充水分以保持土壤含水量。待幼苗

生长 30 d时，采用控水方法模拟干旱胁迫。即先充

分浇水使土壤水分达到饱和，然后停止浇水使其自

然下降，当土壤含水量下降至 20% 时，即达到干旱

胁迫强度。在胁迫处理结束后，将苜蓿幼苗整株连

根拔起，抖落并收集根上附着的土壤，用于理化性质

和酶活性测定，同时测量幼苗的生长指标；取部分样

品根部用无菌水迅速清洗，离心收集清洗后的土壤，

与根系一起放入−80 ℃ 超低温冰箱，用于 DNA的提

取。每个处理设置 3次重复。

 1.2.2    土壤理化性质和酶活性测定

用 pH计测定土壤 pH值（土水质量比 1∶2.5）；
烘干法测定土壤含水量；电极法测定土壤电导率；参考

《土壤农业化学分析方法》测定土壤有机质和营养元

素含量 [17]；利用酶活性检测试剂盒（北京，Solarbio）
采用分光光度法测定土壤脲酶、碱性磷酸酶、蔗糖酶

和脱氢酶活性。

 1.2.3    DNA 提取和 16S rRNA 扩增子测序

采用土壤 DNA 提取试剂盒 （Omega  Bio-tek,
USA）提取土壤基因组，采用 CTAB法提取根系组

织 DNA。采用引物对 338F和 806R扩增根际土壤

细菌 16S rRNA基因 V3-V4区；为避免植物叶绿体

DNA的污染，采用引物对 799F和 1193R扩增根系

组织内生细菌的 16S rRNA基因 V5-V7区。PCR产

物经凝胶回收和浓度检测合格后，委托上海美吉生

物医药科技有限公司进行 Illumina文库构建和高通

量测序，测序深度不低于 50 000 reads。
 1.2.4    数据处理

使用 fastp（https://github.com/OpenGene/fastp）软
件对原始序列进行质控；使用 Flash（http://www. cbcb.
umd.edu/software/flash）软件进行拼接，拼接序列的

overlap区允许的最大错配比率为 0.2；有效序列用

Usearch软件（v7.0）在 97% 相似性水平下进行 OTU
聚类并去除嵌合体。随后，剔除所有样品中被注释

为叶绿体或线粒体的序列。为减少测序深度差异的

影响，以样本最低序列数为标准进行随机抽平，对所

有样本进行均一化处理。物种注释通过 RDP classifier
完成，以 70% 的置信阈值将序列与 Silva数据库

（SSU132）进行比对，从而获得各分类水平的物种丰

度与群落组成信息。使用美吉云平台计算 Alpha多
样性指数；基于 Bray-Curtis距离进行 PCoA分析，

并采用 Adonis检验评估组间差异；利用 SPSS 23.0
进行单因素方差分析及 post-hoc检验以识别差异物

种；通过 R 3.3.1的 vegan软件包分析细菌群落与土

壤理化性质的相关性，并使用 Gephi软件进行可视

化绘图。

 2   结果与分析

 2.1    不同处理组苜蓿幼苗生长指标、根际土壤性质

及酶活性

 2.1.1    苜蓿幼苗生长指标分析

干旱胁迫下，接种促生菌可以显著促进苜蓿幼
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苗生长（表 1）。与未接种对照（CK）相比，3个接种组

（D1、D2和 F）的幼苗株高、根长、鲜/干质量等生长

指标均显著增加（P<0.05）。其中，复合菌剂（F）的促

生效果最显著，其株高、地上鲜质量和干质量较 CK
组分别提高了 49.53%、147.95% 和 130.41%。
 2.1.2    根际土壤理化性质和酶活性分析

接种处理显著改变了根际土壤的理化性质（表 2）。
与 CK相比，D1、D2和 F组土壤 pH值和电导率显

著降低，含水量显著提高了 116.30%、148.90% 和

145.37%，速效磷含量显著增加了 13.26%、21.34%
和 25.69%（P < 0.05）；D2组土壤有机质含量显著增

加了 54.16%，F组土壤全氮含量显著增加了 25.42%；
接种组土壤碱性磷酸酶、脱氢酶、蔗糖酶活性较 CK
组均显著提升（P < 0.05）；D1、D2和 F组的碱性磷

酸酶活性分别提高了 92.26%、141.67% 和 72.02%；脱
氢酶活性分别提高了 116.93%、201.63% 和 110.12%；
蔗糖酶活性分别提高了 52.54%、42.80% 和 34.43%；
D1和 F组的脲酶活性分别提高了 54.66% 和 121.67%，
提高程度皆非常显著，说明促生菌接种可以改善根

际土壤环境，提升土壤的保水性和物质转化能力。

 2.2    不同处理组苜蓿根际细菌和内生细菌群落多样性

 2.2.1    Alpha 多样性

在 OTU水平上，对苜蓿根际细菌和内生细菌进

行 Alpha多样性分析，结果如图 1 所示。不同处理

组根际土壤中，细菌群落丰富度和多样性存在差异。

Ace和 Chao1指数均表现为 F > CK > D1 > D2，其
中 F组的 Ace指数显著高于 D1组和 CK（P < 0.05），
极显著高于 D2组（P < 0.01）；Chao1指数极显著高

于其他 3组（P < 0.01），表明复合菌剂接种能显著提

高苜蓿根际细菌群落的丰富度。Shannon指数表现

为 F组最高，且显著高于 D1和 D2组（P < 0.05），但
较 CK组差异不显著；Simpson 指数在各组间均无显

著差异（P > 0.05）。综上，F组根际细菌群落丰富度

及多样性最高，表明复合菌剂接种对苜蓿根际土壤

细菌的群落结构影响较 CK更大。

根系内生细菌群落 Alpha多样性分析显示，表

征群落丰富度的 Ace和 Chao1指数在 F组最高，但

各组间均无显著差异；表征群落多样性的 Shannon
 

表 1    不同处理组苜蓿幼苗生物量

Tab. 1    Biomass of alfalfa seedlings in different treatment groups

处理 株高/cm 根长/cm 地上鲜质量/(g·株−1） 地下鲜质量/(g·株−1） 地上干质量/(g·株−1） 地下干质量/(g·株−1）

CK 10.63 ± 0.26d 8.02 ± 0.21b 0.32 ± 0.09c 0.16 ± 0.005c 0.08 ± 0.003c 0.05 ± 0.003c

D1 12.40 ± 0.21c 10.37 ± 0.38a 0.52 ± 0.018b 0.29 ± 0.007b 0.11 ± 0.003b 0.09 ± 0.003b

D2 13.47 ± 0.20b 11.33 ± 0.32a 0.56 ± 0.021b 0.30 ± 0.005ab 0.12 ± 0.008b 0.10 ± 0.002a

F 15.90 ± 0.23a 11.23 ± 0.37a 0.79 ± 0.018a 0.32 ± 0.009a 0.18 ± 0.008a 0.11 ± 0.003a

注：同列不同小写字母表示各生长指标间差异显著（P < 0.05）；CK. 未接种；D1. 肠杆菌接种；D2. 假单胞菌接种；F. 复合菌剂接种。下同。

 

表 2    不同处理组苜蓿根际土壤理化性质和酶活性

Tab. 2    Physicochemical properties and enzyme activities of alfalfa rhizosphere soil in different treatment groups

项目 CK D1 D2 F

土壤 pH 8.81 ± 0.02a 8.63 ± 0.03b 8.71 ± 0.04b 8.73 ± 0.02b

电导率（ EC）/（μS·cm−1） 595.67 ± 28.43a 519.00 ± 18.58b 452.00 ± 2.00c 505.00 ± 6.02bc

含水量（SWC）/% 2.27 ± 0.38b 4.91 ± 0.53a 5.65 ± 0.37a 5.57 ± 0.11a

有机质（SOM）/（g·kg−1） 22.36 ± 2.31b 26.40 ± 4.16ab 34.47 ± 1.23a 24.26 ± 2.33b

全氮 （TN）/（g·kg−1） 0.59 ± 0.03b 0.66 ± 0.03b 0.58 ± 0.01b 0.74 ± 0.01a

全磷 （TP）/（g·kg−1） 0.36 ± 0.01a 0.36 ± 0.02a 0.31 ± 0.04a 0.35 ± 0.01a

全钾 （TK）/（g·kg−1） 28.22 ± 0.06a 26.85 ± 0.18b 27.77 ± 0.33a 28.01 ± 0.13a

NH+4铵态氮 （ -N）/（mg·kg−1） 47.29 ± 5.03a 56.59 ± 7.80a 53.62 ± 7.57a 56.23 ± 2.90a

速效磷 （AP）/（mg·kg−1） 64.72 ± 1.52c 73.30 ± 0.67b 78.53 ± 2.33ab 81.35 ± 2.01a

速效钾（AK）/（mg·kg−1） 179.79 ± 21.41a 197.44 ± 35.33a 172.14 ± 10.86a 166.87 ± 10.44a

碱性磷酸酶/（U·g−1） 3 300.81 ± 34.03c 6 346.21 ± 167.87b 7 976.97 ± 19.65a 5 678.18 ± 432.25b

脲酶/（U·g−1） 210.93 ± 35.76c 326.22 ± 16.41b 281.10 ± 22.66bc 467.57 ± 28.12a

脱氢酶/（U·g−1） 19.67 ± 6.06b 42.67 ± 10.09a 59.33 ± 5.21a 41.33 ± 4.06a

蔗糖酶/（U·g−1）） 397.81 ± 17.25b 606.82 ± 46.20a 568.07 ± 36.02a 534.78 ± 16.16a

注：同行不同小写字母表示组间差异显著（P < 0.05）。
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指数表现为 F组极显著高于 D1和 D2组（P < 0.01），
但与 CK组间无显著差异；Simpson指数则表现为

D2 > D1 > CK > F，D1和 D2组显著高于 F组（P <
0.05），但与 CK组差异不显著；表明 F组根系中，内

生细菌群落多样性最为丰富。

 2.2.2    Beta 多样性

在 OTU 水平对根际细菌群落进行主坐标分析

（PCoA），来评估不同处理对苜蓿根际土壤细菌群落

Beta多样性的影响（图 2）。结果显示，PC1轴与 PC2
轴对累积方差的解释率分别为 48.89% 和 14.46%，

揭示各处理样本之间的细菌群落组成具有明显的分

异。其中，F组根际细菌群落与其他组差异较大，而

D1和 CK组样本呈交叉分布，表明二者之间距离更

近，细菌群落组成更相似。ANOSIM分析表明，接

种处理对苜蓿根际土壤细菌群落结构影响显著（R =
0.691 4，P = 0.001）。在 PC1轴上，仅 D1与 CK组间

无显著差异，其他各组间两两差异显著（P < 0.05）；
在 PC2轴上，D2与 F、D1及 CK组间差异显著（P <
0.05），其他组间差异不显著（P > 0.05）。

根系内生细菌群落的 PCoA分析结果显示，横

 

*、**分别表示在 P < 0.05、P < 0.01 水平上差异显著。下同。
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图 1    不同处理组苜蓿根际细菌群落 Alpha多样性指数

Fig. 1    Alpha diversity indexes of alfalfa rhizobacteria bacteria community in different treatment groups
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图 2    基于 OTU水平的根际细菌和内生细菌群落主坐标分析

Fig. 2    Principal coordinate analysis of rhizobacteria and endophytic bacterial community based on OTU level
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轴 PC1与纵轴 PC2分别阐释了数据集中 75.02% 和

9.2% 的方差比例，揭示各处理组根系样本中内生细

菌群落组成的差异。其中，F组内生细菌群落与其他

组出现明显分异，而 D1和 D2组样本相互交叠，表

明 F组内生细菌群落组成差异较大，D1和 D2组的

内生细菌群落组成更相似。组间差异分析显示，在

PC1轴上，F组与 CK、D1及 D2组间差异显著（P <
0.05），其他组间无显著差异；在 PC2轴上，仅 D1、
D2与 CK组间差异显著（P < 0.05）。ANOSIM分析

表明，接种处理显著影响了苜蓿根系内生细菌的群

落结构（R = 0.492 3，P = 0.007）。
 2.3    不同处理组苜蓿根际细菌和内生细菌群落结构

组成分析

 2.3.1    根际土壤细菌群落组成分析

在门和属水平上，对各处理组根际土壤细菌群

落组成和组间差异进行分析。结果表明（图 3），变形

菌门（Proteobacteria）为根际优势类群，相对丰度在

36.99% ~ 45.79% 之间，其次是厚壁菌门（12.54% ~
18.05%）、拟杆菌门（Bacteroidota，10.69%~12.62%）、
放线杆菌门（7.51% ~ 11.59%）和绿弯菌门（Chloroflexi，
3.56% ~ 8.83%）等。组间差异分析显示，这些优势类

群的相对丰度存在显著差异。其中，F组变形菌门丰

度较 CK、D1和 D2组显著降低（P < 0.05），而 D1、
D2和 F组绿弯菌门的相对丰度较 CK组均极显著

升高（P < 0.01）。厚壁菌门、拟杆菌门和放线杆菌门

等丰度在不同组间也有显著差异。属水平上，不同

处理组苜蓿根际细菌以芽孢杆菌属（7.27% ~ 11.03%）
和假单胞菌属（4.13% ~ 11.16%）为优势菌属，其次是

鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas，2.68% ~ 3.74%）、节
杆菌属（Arthrobacter，0.81% ~ 5.65%）和德沃斯氏菌

属（Devosia，1.70% ~ 2.63%）等。组间差异分析表明，

优势菌属如芽孢杆菌属、假单胞菌属等丰度在各组间

无显著差异。节杆菌属、微枝形杆菌属（Microvirga）、
Noviherbaspirillum、类芽孢杆菌属等的相对丰度在不

同组间存在显著差异（P < 0.05）。与对照组相比，F组

节杆菌属和 norank_ f_ Microscillaceae 的相对丰度

极显著提高（P < 0.01），肠杆菌属的丰度显著提高（P <
0.05）；而类芽孢杆菌属、马赛菌属（Massilia）和土壤

芽孢杆菌属（Solibacillus）的丰度显著降低（P < 0.05）；
D1和 D2组多数类群相较于对照多无显著差异。

 2.3.2    根部内生细菌群落组成分析

各处理组根系内生细菌群落分析结果表明

（图 4），变形菌门是苜蓿根系组织内的绝对优势菌

群，相对丰度在 77.40% ~ 92.14%，其次是厚壁菌门
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图 3    不同处理组苜蓿根际细菌的群落组成和组间差异
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（4.39% ~ 9.10%）、拟杆菌门（1.00% ~ 9.83%）、放线

菌门（0.96% ~ 1.79%）和蛭弧菌门（Bdellovibrionota，
0.44% ~ 3.77%）等。对丰度前 10的细菌门组间差异分

析结果显示，F组拟杆菌门、粘球菌门（Myxococcota）
的丰度较其他组显著提高，而变形菌门、隐杆菌门

（Abditibacteriota）的丰度较其他 3组则显著降低

（P < 0.05）。在属水平上，剑菌属（Ensifer）是根内的

优势菌属，其相对丰度为 18.93% ~ 72.86%，其次是

假单胞菌属（2.31% ~ 12.04%）、芽孢杆菌属（2.30% ~
4.08%）和根瘤杆菌属（Rhizobacter，0.18% ~  7.98%）
等。对各组间具有显著差异的细菌属进行分析，结果

显示，F组细菌群落变化较大，剑菌属的相对丰度极显

著低于 CK、D1和 D2组（P < 0.01），而卵黄色杆菌

属（Vitellibacter）、新鞘氨醇菌属（Novosphingobium）、
肠杆菌属和申氏杆菌属（Shinella）等多个菌属的丰度

显著高于其他 3组（P < 0.05），表明复合菌剂接种能

够显著调节苜蓿内生细菌的群落结构。次优势属假

单胞菌属和芽孢杆菌属丰度在组间无显著差异。

 2.4    细菌群落与土壤理化因子关联分析

 2.4.1    根际细菌群落与土壤理化因子相关性

根际土壤细菌群落与土壤理化因子的相关性分

析表明（图 5），土壤相对含水量（SWC）、电导率

（EC）、速效钾（AK）及速效磷（AP）是影响根际土壤

微生物群落的主要因子。多数细菌群落与 AK和

EC呈显著正相关，与 SWC和 AP呈显著负相关。

如厚壁菌门中的芽孢杆菌属、类芽孢杆菌属，拟杆菌

门的丝杆菌属（Niastella）、Fluviicola 属，变形菌门的

新鞘氨醇菌属和柄杆菌属（Caulobacter）等与 AK和

EC呈显著正相关性（P < 0.05）；放线菌门的节杆菌

属、厚壁菌门的游动微菌属（Planomicrobium）和变

形菌门的海洋杆菌属（Pontibacter）与 AP和 SWC显

著正相关（P < 0.05）。芽孢杆菌属、类芽孢杆菌属、

新鞘氨醇菌属、链霉菌等与 AP和 SWC显著负相关

（P < 0.05）；变形菌门相对丰度较高的类群与土壤因

子的相关性不强，如假单胞菌属仅与 pH显著负相

关（P < 0.05），肠杆菌属仅与 AN和 TN显著正相关

（P < 0.05）。
 2.4.2    根系内生细菌群落与土壤理化因子相关性

对苜蓿根系内生细菌主要群落丰度与土壤理化因

子进行相关性分析（图 6）。结果表明，土壤总氮、含水

量、速效钾、速效磷及有机质是影响苜蓿根系内生菌

的主要因子。变形菌门的嗜氢菌属（Hydrogenophaga）、
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图 4    不同处理组苜蓿根系内生细菌的群落组成和组间差异

Fig. 4    Community composition and inter-group differences of endophytic bacteria of alfalfa in different treatment groups
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短波单胞菌属（Brevundimonas）、肠杆菌属等，拟杆

菌门的黄杆菌属（Flavobacterium）、卵黄色杆菌属、

土地杆菌属（Pedobacter）等与 TN呈极显著正相关

性（P < 0.01）；变形菌门的鞘氨醇单胞菌属、生丝微

菌属（Hyphomicrobium）、新鞘氨醇菌属、交替赤杆菌

属（Altererythrobacter）等与 SOM极显著负相关（P <
0.01），与 pH显著正相关（P < 0.05）；厚壁菌门的土

壤杆菌属 、赖氨酸芽孢杆菌属 （Lysinibacillus）、
Domibacillus，变形菌门慢生根瘤菌属（Bradyrhizobium）、
硝化杆菌属（Nitrobacter），苯基杆菌属（Phenylobacterium）
等与 AP和 SWC显著负相关（P < 0.05）；硝化杆菌

属、苯基杆菌属、葡萄球菌属（Staphylococcus）与 AK

和 EC显著正相关（P < 0.05）；卵黄色杆菌属、土地

杆菌属、鞘氨醇盒菌属（Sphingopyxis）与 AP 显著正

 

线粗细表示相关性强弱，粗线表示相关性强，细线表示相关性弱；圆圈大小表示细菌丰度；相同颜色表示同一个门的细菌。下同。
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相关，与 AK显著负相关（P < 0.05）。而优势类群剑

菌属（Ensifer）仅与 TN显著负相关。

 3   讨　　论

 3.1    接种促生菌对根际土壤理化性质和酶活性的影响

植物不仅受到土壤环境的影响，还能通过根际

分泌物改变土壤结构与化学性质，以及调节微生物

群落来反向影响土壤。在植物根际微环境中，根系

微生物与酶在土壤代谢过程中发挥着核心作用，体

现了土壤物质转化及能量流动的强度与方向，也是

衡量土壤质量的关键指标[18]。已有研究[19]表明，根

际促生菌接种能够通过改善植物根际微环境促进宿

主植物的生长和抗逆。如小麦根际接种促生菌

（Azospirillum brasilense）后，土壤 pH值、电导率和

钠吸附率显著降低，土壤有机质、氮磷钾含量和酶活

性显著提高。干旱胁迫下，将具有抗逆和促生活性

的假单胞菌 NBRIRA和芽孢杆菌 NBRISN13混合

接种于鹰嘴豆（Cicer arietinum），能够显著改变微生

物群落的多样性、提高根际土壤酶活性，增强了植物

的干旱耐受性[20]。本研究中，接种了肠杆菌、假单胞

菌单一菌剂与复合菌剂的苜蓿根际土壤中，土壤含

水量、速效磷含量以及碱性磷酸酶、脱氢酶和蔗糖酶

活性较对照组显著提高，而土壤 pH值和电导率显著

降低（表 2）。水分是影响根际土壤养分转化及其有

效性的非生物因子之一，干旱胁迫对植物根际土壤

磷素含量有着重要的影响[21]。供试菌株除了具备较

强的盐碱耐受性和耐旱性，同时具有解磷、分泌

IAA等多重促生潜能，当作为外源菌剂施入土壤后，

通过自身的代谢活性增强了土壤的保水性，同时还

能够分泌有机酸等次生代谢产物，降低了土壤的含

盐量和 pH，溶解释放出被土壤颗粒吸附的营养元素，

活化土壤中的养分含量，促进了土壤养分转化和土

壤酶活性提升，从而有效改善了宿主的根际环境，并

增强了苜蓿对干旱胁迫的耐受性。

 3.2    接种促生菌对根际土壤细菌群落的影响

植物在面对非生物胁迫时，会分泌化学信号和

营养物质来吸引有益微生物，并改变自身的微生物

群落。这些有益微生物通过 ABA信号传导、调节转

录因子如 MYC2和 PHR1，以及分泌 VOCs、小肽等

物质，在非生物胁迫下调节植物的生长−防御权衡，

帮助植物在不同环境条件下优化资源分配，增强抗

逆性和生长能力[22]。如干旱胁迫会触发植物根际释

放可溶性糖、氨基酸和有机酸等，为耐旱微生物创造

有利条件，导致耐旱的芽孢杆菌和假单胞菌丰度增

加，帮助保持土壤湿度并促进植物存活[23]。本研究

结果显示，土壤中生态位较宽的变形菌门、厚壁菌门、

拟杆菌门和放线菌门是干旱胁迫下，不同处理组苜

蓿根际的共同优势类群，而芽孢杆菌属和假单胞菌

属则为优势细菌属，这与许多干旱土壤细菌群落的

研究结果相一致。根际作为植物和土壤微生物交互

作用的敏感区域，外源微生物的添加会直接影响植

物根际细菌的多样性和菌群丰度，或者通过影响根

分泌物而间接改变根际细菌的群落结构，如韩永琴

等[24]将多黏类芽孢杆菌（P. polymyxa）接种辣椒苗后，

根际细菌多样性较对照组显著增高；李晴晴等[25]在

水稻（Oryza sativa）大田试验中，接种解淀粉芽孢杆

菌（B. amyloliquefaciens）FH-1，发现菌剂处理后，细

菌总量无显著变化，但是根际微生物的 α-多样性显

著降低。本研究中，苜蓿根际细菌的丰富度和多样

性在接种单一菌剂组和对照组间并无显著差异，但

F 组的细菌群落 Ace和 Chao指数较 CK组显著提

高，Shannon指数差异不显著（图 1），这表明，接种复

合菌剂（F）虽未显著改变细菌群落整体多样性（丰富

度 + 均匀度），但显著增加了稀有或低丰度类群的物

种数量，这与 Chen等[26]对小麦接种促生菌剂的研究

结果相似。有研究[27]表明，与单一菌株相比，复合菌

群具备更广泛的功能性和更高的稳定性，在提高植

物生产力和抗逆性方面具有优势。如玉米（Zea mays）
中，解磷菌与固氮菌的相互作用可使养分利用效率

提高 22%；番茄（Solanum lycopersicum）土壤中，引入

多种微生物接种剂能使病害严重程度降低 30%[28]；

本研究中，F组绿弯菌门及节杆菌属、肠杆菌属等的

丰度较 CK组显著提高。绿弯菌门具有特殊的光合

系统和强大的环境适应力，土壤中绿弯菌门的胞外

多糖分泌量是普通细菌的 3 ~ 5倍，这些胞外多糖能

将土壤团聚体稳定性提高 25% ~ 30%[29]；肠杆菌属

和节杆菌属等也是土壤中常见的促生菌，具有固氮、

溶磷和分泌生长激素等多种促生潜能。相关性分析

也显示，节杆菌属与 AP和 SWC显著正相关，肠杆

菌属与 AN和 TN显著正相关，这些细菌的潜在增

强可能有助于促进根际土壤中的磷溶解和养分的活

化，因此 F组土壤中，总氮、速效磷和含水量也显著

升高。

 3.3    接种促生菌对根系内生细菌群落的影响

在植物微生态系统中，内生菌与宿主建立了紧

密和谐的共生关系。植物可以利用自己的防御系统

“筛选”特定的微生物，创造内生菌独特的群落结构

和基因特征[30]；而被成功“招募”的内生菌作为植物

生长发育的重要合作伙伴，又通过自身的遗传代谢

改善和补充宿主的物质代谢途径促进宿主的生长发

育和环境适应能力[31]。外界环境发生变化会影响植

物的生长代谢，也会间接影响到内生细菌的生物多

第 2 期 喇　真等：促生肠杆菌和假单胞菌接种对干旱胁迫下苜蓿幼苗根系微环境的影响 185



样性[32]。Gadhave等[33]用 3种芽孢杆菌单一菌剂和

复合菌剂接种花椰菜（Brassica oleracea var. botrytis），
结果显示，接种的芽孢杆菌本身不能作为优势菌生

长，但能够改变特定内生细菌的群落组成，复合菌剂

对内生细菌的多样性和群落组成的影响更加显著。

范文强[16]研究表明，Ensifer 是苜蓿适应非生物胁迫

的优势根内细菌。本研究结果也与之相吻合，干旱

胁迫下，各处理组苜蓿根内均以 Ensifer 为优势。但

F组群落丰富度和多样性最高，变形菌门、剑菌属这

些优势类群的相对丰度较其他 3组显著下降，同时

许多低丰度类群如卵黄色杆菌属、新鞘氨醇菌属、肠

杆菌属和申氏杆菌属丰度增加，说明复合菌剂接种

显著改变了内生细菌的群落结构。有报道指出 [17]，

低丰度微生物类群在维持根系微生物群落功能方面

也发挥着同样重要的作用。本研究中，根系微生物

群落与土壤理化因子的关联分析也表明，根际土壤

的优势类群芽孢杆菌、假单胞菌以及优势内生菌剑

菌属与土壤因子的关联性都较弱，而许多低丰度类

群却与多种土壤因子密切相关，也印证了这一观点。

此外，接种处理后，内生菌群落的变化趋势与根际细

菌相似，如 F组中，优势类群变形菌门和厚壁菌门丰

度下降，拟杆菌门丰度升高，这可能是由于接种引起

植物根系分泌物的变化直接影响了根际细菌群落组

成，而根际细菌群落改变又间接影响了根内生菌丰

度，这些有待于未来通过根系分泌物组学等手段来

验证。

以上结果表明，根际促生菌在促进植物生长、增

强植物抗逆性方面发挥着积极作用。相比单一菌株，

合成菌群能更好地协调植物根系微生物组以改善植

物养分利用，为通过优化植物根际土壤生态系统，实

现可持续农业生产提供了途径。但合成菌群能否在

实际应用环境中实现相同的效果还有待进一步验证，

其田间应用的长期效应还需要结合生产实际开展更

深入的研究。

 4   结　　论

干旱胁迫下，接种肠杆菌（D1）和假单胞菌（D2）
可以有效降低苜蓿根际土壤 pH值与电导率，显著提

高土壤有效磷、含水量和酶活性，调节根际土壤细菌

及内生细菌的多样性和群落结构组成。土壤含水量、

电导率、有效钾和有效磷是影响根际细菌群落的主

要因子，土壤总氮、含水量、有效钾、有效磷及有机

质是影响根内生菌的主要因子。复合菌剂对根系土

壤养分转化和微生物群落组成的影响更显著，能够

诱导绿弯菌门、假单胞菌属和节杆菌属等有益菌在

根际土壤中富集，拟杆菌门、根瘤菌属和芽孢杆菌属

等有益菌在根内显著富集，通过调节有益菌之间的

协同互作，进一步提高了土壤养分的有效性，改善了

根际土壤微环境，从而间接促进了苜蓿幼苗的生长

和耐旱，可作为干旱区土壤改良和作物生产的候选

菌株资源进行开发和利用。
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