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摘  要：【背景】土壤中的磷元素普遍以难溶性磷酸盐形式存在，限制了植物对其直接吸收利用。

解磷细菌能够将环境中难溶性磷酸盐转化为植物可吸收利用的磷形态，对改善土壤磷素营养具有

重要意义。【目的】分离并鉴定一株高效解磷细菌，探究其解磷能力、促生效果及相关基因，以期

为解磷菌肥的研发提供优良的菌株资源及理论支持。【方法】从土壤中分离筛选具有明显解磷效果

的解磷细菌，通过生理生化特性和分子生物学技术对其进行鉴定。通过透明圈法和钼锑抗比色法

评估其解磷能力；通过单因素试验分析不同种类碳源、氮源及难溶性磷酸盐对菌株解磷效果的影

响。进一步，通过二代测序平台对菌株进行全基因组测序，解析其基因组中与解磷及铁载体合成

运输相关的基因组成情况。最后，通过水培试验验证该菌株对植物的促生作用。【结果】经鉴定，

高效解磷细菌 PSB-K 为鲍曼不动杆菌(Acinetobacter baumannii)，其解磷指数达到 2.58。在碳源为

葡萄糖、氮源为硝酸钾和难溶性磷酸盐为磷酸三钙时，菌株展现出最佳解磷性能，发酵液中可溶

性磷含量高达 560.35 μg/mL。全基因组测序结果显示，菌株 PSB-K 基因组全长为 3 983 883 bp，包

含 3 849 个编码基因，其中涵盖了多种有机酸合成、磷酸盐转运及铁载体合成运输相关基因。水培

试验结果表明，施加菌株 PSB-K 对油菜幼苗叶片面积、植株鲜重和根系长度具有显著的促生作用，

最好的菌液浓度分别为 2.50×107、2.50×107、1.25×107 CFU/mL，分别较对照组提高了 72.15%、72.08%、
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197.81%。【结论】菌株 PSB-K 表现出对多种难溶性磷酸盐均有溶解能力，并且其解磷性能受碳氮

源种类显著影响。该菌株对油菜生长具有显著的促生作用，为微生物菌肥的开发提供了菌种资源。

此外，全基因组数据为深入探究解磷菌的解磷机制及功能基因挖掘提供了重要参考。 
关键词：解磷细菌；植物促生；不动杆菌；全基因组测序 
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Abstract: [Background] Phosphorus in soil generally exists in the form of insoluble phosphate, 
which limits the direct absorption and utilization by plants. Phosphate-solubilizing bacteria can 
convert the insoluble phosphate in the environment into phosphorus that can be absorbed and 
utilized by plants. [Objective] To isolate and identify a highly efficient phosphate-solubilizing 
bacterial strain, and explore its phosphate-solubilizing capacity, plant growth-promoting effect, 
and related genes, so as to provide elite strain resources and theoretical support for the research 
and development of phosphate-solubilizing bacterial fertilizer. [Methods] The strain with 
significant phosphate-solubilizing effects was isolated from soil and identified based on 
physiological and biochemical characteristics as well as molecular evidence. The 
phosphate-solubilizing capability of the strain was determined by the transparent circle method 
and the Mo-Sb colorimetric method. Single-factor experiments were carried out to study the 
effects of different carbon sources, nitrogen sources, and insoluble phosphates on the 
phosphate-solubilizing capability of the strain. Further, the whole genome of the strain was 
sequenced by the next-generation sequencing platform, and the genes related to phosphate 
solubilizing and siderophore synthesis and transport in the genome were mined. Finally, the 
plant growth-promoting effect of the strain was assessed by the hydroponic experiment. 
[Results] Strain PSB-K was identified as Acinetobacter baumannii, with a phosphate-solubilizing 
index of 2.58. Strain PSB-K exhibited the highest phosphate-solubilizing capability in the case 
of glucose as the carbon source, potassium nitrate as the nitrogen source, and tricalcium 
phosphate as the insoluble phosphate, under which the soluble phosphorus concentration in the 
fermentation liquid reached 560.35 μg/mL. The whole genome of strain PSB-K was 3 983 883 bp in 
length, containing 3 849 coding genes, including various genes involved in organic acid synthesis, 
phosphate transport, and siderophore synthesis and transport. The results of the hydroponic 
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experiment showed that strain PSB-K applied at 2.50×107, 2.50×107, and 1.25×107 CFU/mL 
demonstrated the strongest promoting effects on the leaf area, fresh weight, and root length of 
oilseed rape seedlings, which were increased by 72.15%, 72.08%, and 197.81%, respectively, 
compared with the control. [Conclusion] Strain PSB-K possessed the capability to solubilize a 
variety of insoluble phosphates, and carbon and nitrogen sources directly influenced the 
phosphate-solubilizing performance of the strain. With a growth-promoting effect on oilseed rape 
plants, this strain serves as a candidate for the development of microbial fertilizer. In addition, 
the whole-genome data provides a reference for understanding the phosphate-solubilizing 
mechanisms and mining functional genes of phosphate-solubilizing bacteria. 
Keywords: phosphate-solubilizing bacteria; plant growth-promoting; Acinetobacter; whole 
genome sequencing 
 
 

磷元素是植物生长过程中所需的重要元

素，同时也是植物的生长限制因子之一，其含

量仅次于氮和钾[1]，在植物生长过程中发挥至

关重要的作用，参与了植物体内的光合作用、

呼吸作用、能量的储存和传递，以及细胞分裂、

细胞增大等过程，并且通过磷酸化和去磷酸化

作用参与酶的活性调控[2-3]。因此，土壤中磷的

生物有效性对植物的生长起关键性作用，在多

种磷形态中，水溶态磷能够直接被植物吸收利

用。但据相关研究报道，水溶态磷在土壤中含

量极低，并且由于磷元素在土壤中极易被金属

阳离子固定为难溶性磷酸盐，导致许多植株在

生长过程中无法直接利用，我国约 75%的土地

存在缺磷问题[4]，严重影响了农业绿色发展。

为了补充土壤中的水溶态磷，提高作物产量，

实际生产过程中常向土壤中大量施用磷肥。研

究表明，磷肥中的可溶性磷在施用后也会被作

物转化为难吸收的难溶性磷酸盐，利用率仅为

15%左右[5-6]，其余未被利用的磷肥被固定于土

壤中易引起土壤板结、水体富营养化等环境问

题[7]。因此，施用微生物菌剂以改善土壤中有

效磷含量和提高作物的方法，被证明是一种绿

色、经济、环保的农业生产手段[8]。 
解磷微生物能够将土壤中难溶性磷酸盐

转化为可供植物吸收利用的磷，其种类繁多，

目前研究及报道较多的解磷细菌主要包括欧文

氏菌属(Erwinia)、假单胞菌属(Pseudomonas)、
土 壤 杆 菌 属 (Agrobacterium) 、 沙 雷 氏 菌 属

(Serratia)、芽孢杆菌属(Bacillus)等；解磷真菌

包括青霉属(Penicillium)、曲霉属(Aspergillus)、
根霉属(Rhizopus)等；放线菌主要有链霉菌属

(Streptomyces)[9-10]。Li 等[11]通过对原核生物的

菌株基因型进行系统遗传分析探究解磷微生

物时，指出不动杆菌属(Acinetobacter)被认为是

未来最有潜力的 6 种解磷菌之一。国内学者李

文[12]、朱金峰等[13]也已分别从土壤中分离出 2 株

解磷能力为 61.05 μg/mL 和 221.7 μg/mL 的不动

杆菌属解磷细菌。目前，对于不动杆菌属解磷

细菌的研究主要围绕解磷细菌的筛选、解磷能

力的测定及优化，而对于其解磷分子机理和植

物促生作用尚未深入探究[14-15]。 
本研究旨在探究土壤中分离得到的高效解

磷细菌 PSB-K 的解磷能力、解磷特性及促生作

用，以期为解磷细菌和微生物菌肥提供菌种资

源。同时利用二代测序平台 Illumina PE150 进

行全基因组测序，分析预测可能与菌株 PSB-K
解磷能力和促生能力相关的基因，为解磷菌解

磷机理研究提供数据支撑。 
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1  材料与方法 
1.1  样品 

解磷菌 PSB-K 来自黑龙江八一农垦大学生

命科学技术学院黑龙江省寒区环境微生物与农

业废弃物资源化利用重点实验室；甘蓝型油菜

籽品种为中双 11 号。 

1.2  培养基 
LB 培养基参考文献 [16]配制。无机磷

(pikovskaya, PVK)液体/固体培养基参考文献[17]
配制。 

1.3  主要试剂和仪器 
细菌基因组 DNA 提取试剂盒，北京天根生

化科技有限公司；DL2000 DNA Marker，TaKaRa
公司。PCR 仪，Applied Biosystems 公司；人工

气候箱，宁波江南仪器厂；恒温培养箱，上海

博迅实业有限公司；可见光分光光度计，上海

翱艺仪器有限公司；离心机，Thermo Fisher 
Scientific 公司；pH 计，Sartorius 公司；Covaris
超声波破碎仪，Diagenode 公司。 

1.4  菌种的鉴定 
1.4.1  形态学特征 

挑取 LB 培养基中 35 ℃纯化培养 2 d 的

PSB-K 单菌落，观察单菌落大小、形态、颜色

等特征。 

1.4.2  分子生物学鉴定 
使用细菌基因组 DNA 提取试剂盒提取菌

株 PSB-K 的 DNA，采用 16S rRNA 基因通用引

物 27F (5′-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3)和
1492R (5′-GGTTACCTTGTTACGACTT-3′)进行

扩增。PCR 反应体系(25 μL)：2×Taq Master Mix 
12.5 μL，上、下游引物(10 μmol/L)各 1 μL，DNA
模板 1 μL，ddH2O 9.5 μL。PCR 反应条件：95 ℃ 
5 min；94 ℃ 30 s，55 ℃ 30 s，72 ℃ 90 s，35 次

循环；72 ℃ 10 min。产物使用 1.5%琼脂糖凝胶

电泳检测，并由生工生物工程(上海)股份有限公

司进行核苷酸序列测定，将测序结果上传至

GenBank 获得分离菌株登录号为 PQ496528，所

得序列在 GenBank 数据库中进行比对，利用

MEGA 7.0 软件邻近法构建系统发育树。 

1.4.3  生理生化鉴定 
根据参考文献[18]对菌株 PSB-K 进行多项

生理生化鉴定。 

1.5  菌株生长曲线的测定 
将菌株 PSB-K 按 1%的接种量接种于 LB

液体培养基中，37 ℃、180 r/min 培养，分别于

0、2、4、6、8、10、12、14、16、18、20、22、
24、26、28 h 取样，测定波长 600 nm 处的吸光

度值(OD600 值)，每组设置 3 个重复，以培养时

间为横坐标，以 OD600 值为纵坐标，绘制生长

曲线。 

1.6  解磷能力的测定 
1.6.1  解磷指数的测定 

参考文献[19]测定菌株解磷指数(solubilization 
index, SI)。 

1.6.2  培养基中可溶性磷含量的测定 
发酵液中可溶性磷含量的测定方法和相关

试剂配制方法参考文献[20]进行，并以相应的空

白培养基上清液作为对照组。 

1.6.3  菌株解磷能力动态测定及与 pH、OD600

相关性分析 
将菌株 PSB-K 以 1%的接种量接种至 PVK

液体培养基中，37 ℃、180 r/min连续发酵 120 h，
期间对发酵液中 pH、可溶性磷含量及 OD600 进

行动态测定。 
1.6.4  对 5 种难溶性磷酸盐溶解能力的测定 

分别以磷酸三钙、磷酸铝、磷酸铁、羟基磷

灰石和磷矿粉作为 PVK 液体培养基的唯一磷源，

1%接种量接种菌株 PSB-K，28 ℃、180 r/min 培

养 36 h 后测定培养基中可溶性磷含量。 
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1.6.5  不同碳源下菌株解磷能力的测定 
以 PVK 液体培养基为基础，分别以相同浓

度(1%)的葡萄糖、乳糖、果糖、麦芽糖和蔗糖

为碳源，菌体接种量 1%，以不接种的培养基为

对照(CK)，28 ℃、180 r/min 培养 36 h 后测定

培养基中可溶性磷含量及 pH。 

1.6.6  不同氮源下菌株解磷能力的测定 
以 PVK 液体培养基为基础，分别以相同浓

度的(0.05%)硫酸铵、硝酸钾、氯化铵、尿素和

草酸铵为氮源，菌体接种量 1%，以不接种的培

养基为对照(CK)，28 ℃、180 r/min 培养 36 h
后测定培养基中可溶性磷含量及 pH。 

1.7  全基因组测序及功能注释 
使用细菌基因组 DNA 提取试剂盒提取菌

株 PSB-K 的 DNA，浓度纯度检测合格后，使用

Covaris 超声波破碎仪随机打断，再经末端修复、

加 A 尾、加测序接头、PCR 扩增、片段筛选和

纯化步骤完成整个文库制备工作，通过 Illumina 
PE150 平台测序，委托北京诺禾致源公司完成。

利用 Illumina NovaSeq 测序平台对细菌 PSB-K
进行全基因组测序拼接，完成后使用 GeneMarkS
等生物信息学工具分析预测编码基因组成情况。 

使用 readfq v10 将原始数据中的低质量数

据进行过滤后得到有效数据(clean data)。对过

滤后得到的 clean data 使用 SOAPdenovo、

SPAdes、ABySS 组装软件进行组装，使用 Contig 
Integrator for Sequence Assembly 软件进行整

合，采用 gapcloser 等软件进行优化和补洞。使

用 KEGG 对基因组信息进行功能注释，筛选出

细菌发挥解磷功能及植物促生的相关基因。 

1.8  毒力因子预测与微生物肥料质量

安全评价 
将菌株 PSB-K 基因组序列 ( 登录号为

NMDC60146130)与毒力因子数据库 (virulence 
factor database, VFDB)进行比对，参考欧洲食品

安全局(European Food Safety Authority, EFSA)
中的相关指南，以同一性(identity)大于 80%、

覆盖度(coverage)大于 70%和 E 值小于 l×e−10 为

筛选标准，预测毒力因子[21]。 
参考文献[22]对菌株 PSB-K 进行微生物肥

料质量安全评价以验证其作为微生物肥料的可

行性。 

1.9  水培试验 
将菌株 PSB-K 接种至 LB 液体培养基中，

28 ℃、220 r/min培养至菌液浓度为1×108 CFU/mL，
然后 5 000 r/min 离心 5 min 收集菌体，获得的菌体

沉淀用 PVK 液体培养基重悬，菌液浓度分别调整

为 5.00×107、2.50×107、1.25×107、6.25×106 CFU/mL，
这些菌液作为水培液(control bacteria, CB)，并

依次标记为 CB1、CB2、CB3 和 CB4。为抵消

PVK 培养基可能对植物生长产生的潜在影响，

特设立无菌且对应稀释度的 PVK 培养基(control 
check, CK)作为对照组，分别记为 CK1、CK2、
CK3 和 CK4，同时还设置无菌水(sterile water, 
SW)作为空白对照。 

挑选大小均匀且饱满的油菜种子，4 ℃春

化处理后于 50 ℃温水中浸泡 2 h，然后使用浓

度为 3%的次氯酸钠溶液消毒 2 min，并用无菌

水反复洗涤 5 次。用无菌镊子将处理后的油菜

种子放入发芽盒中，覆盖以无菌水浸泡过的无

菌纱布，放入 20 ℃恒温箱中。待种子萌发后，

挑选出生长状况一致且健康的油菜芽移入水培

盒中，置于人工气候培养箱中 20 ℃条件下培养

30 d，随后测定相关指标。在实验过程中，为确

保无菌环境，发芽盒、水培盒和人工气候培养

箱等实验器材均使用 75%乙醇擦拭消毒。 

1.10  数据分析 
采用 IBM SPSS Statistics 26.0 软件进行数

据分析，针对各处理方式的试验组和对照组，分

别执行差异显著性检验(采用 Duncan 法，显著性
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水平设为 P<0.05)；图形绘制则借助 Origin 2022
软件完成。 

2  结果与分析 
2.1  菌种鉴定及生长曲线测定结果 
2.1.1  形态学特征、分子生物学及生理生化

鉴定结果 
对解磷菌 PSB-K 进行菌落形态观察与革兰

氏染色分析，结果显示，在 LB 培养基上培养

24 h 后，该菌株的菌落呈淡黄色，表面湿润，

呈圆形，边缘整齐，易挑取(图 1A)。革兰氏染

色结果显示菌株 PSB-K 为革兰氏阴性菌，菌体

形态为杆状，无芽孢(图 1B)。 
经 PCR 扩增后菌株 PSB-K 的 16S rRNA 基

因序列全长为 1 418 bp，经序列比对和系统发

育树分析 (图 2)，显示该菌株与不动杆菌属

(Acinetobacter)相似性最高。菌株 PSB-K 的生理

生化鉴定结果如表 1 所示，根据生理生化与分

子生物学结果，综合判定菌株 PSB-K 为鲍曼不

动杆菌(Acinetobacter baumannii)。 

2.1.2  菌株 PSB-K 的生长曲线 
菌株 PSB-K 的生长曲线如图 3 所示，其中，

在 0−2 h 期间，菌株 PSB-K 处于调整期，表现

为生长速度较为缓慢；自 2−12 h，菌株进入对

数生长期，此阶段内菌株 PSB-K 呈现出快速增

长的趋势；从 20 h 开始，菌株的生长速度缓慢，

并逐渐趋于稳定，达到平台期。 

2.2  菌株解磷能力的测定结果 
2.2.1  菌株解磷能力测定及数据分析 

菌株 PSB-K 在无机磷固体培养基中生长情

况见图 4A，测定其 SI 值为 2.58。为了探究菌

株 PSB-K 的解磷能力与 OD600 和培养基 pH 之

间的关系，在对发酵液中可溶性磷含量、OD600

和 pH 的 120 h 动态测定实验中，变化情况分别

如图 4B–4D 所示。结果显示，pH 值在前 12 h
时快速下降至 4.33，在第 24 h 时达到最低值

4.17，随后平稳维持至 60 h 略有回升至数值为

4.81，至 72 h 时 pH 值达到 5.57，随后趋于平稳。

培养基中可溶性磷含量在第 36 h 时达到最高，达

404.67 μg/mL。以上结果显示，菌株 PSB-K 在无

机磷固体培养基和液体培养基中均显示出极强

的解磷能力，并且细菌在生长过程中大量溶解

难溶性磷酸盐的同时降低了培养基的 pH 值，

表明产酸是菌株 PSB-K 解磷的主要手段。 
 

 
 
图 1  菌株 PSB-K 的菌落形态(A)和革兰氏染色结果(B) 
Figure 1  Colony morphology (A) and Gram staining results (B) of strain PSB-K. 
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图2  基于16S rRNA基因序列构建的菌株PSB-K系统发育树   每一个分支点上的数字指的是bootstrap值，

用来评估该分支的可信度；括号中的序号表示对应菌株的 GenBank 登录号；分支的长度代表进化支变化

的程度。 
Figure 2  Phylogenetic tree of strain PSB-K based on 16S rRNA gene sequence. The numbers at each branch 
point refer to the bootstrap values, which are used to assess the credibility of the branch; The serial number in 
parentheses represents the GenBank login number of the corresponding strain; The length of the branches 
represents the degree of change in the evolutionary lineage. 
 
表 1  菌株 PSB-K 的生理生化鉴定结果 
Table 1  Identification results of physiological and 
biochemical of strain PSB-K 
Experiment name Identification result 

Glucose oxidative fermentation test + 

Methyl red test + 

Indole test − 

Voges-Prokauer test − 

Citrate test + 

Nitrate reduction test − 

Urease test − 

+: Positive; −: Negative. 

 
 

图 3  菌株 PSB-K 的生长曲线 
Figure 3  Growth curves of strain PSB-K. 
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图 4  菌株 PSB-K 解磷能力测定及在无机磷液体培养基的 OD600 和 pH   A：菌株 PSB-K 在无机磷固体培

养基中解磷能力测定；B：发酵液可溶性磷含量变化；C：发酵液中 OD600 变化；D：发酵液中 pH 变化。 
Figure 4  Determination of phosphate solubilization ability of strain PSB-K as well as OD600 and pH in 
inorganic phosphorus bacterial medium. A: The phosphate-solubilizing ability of strain PSB-K in an 
inorganic phosphorus solid culture medium; B: The change in soluble phosphorus content in the fermentation 
liquid; C: The change in OD600 in the fermentation liquid; D: The change in pH in the fermentation liquid. 
 

使用 SPSS 分析发酵液中 OD600、pH 和可

溶性磷含量数据是否符合正态分布。结果显示，

OD600 数据偏度系数为 0.287，峰度系数为

1.414；pH 值数据偏度系数为 0.608，峰度系数

为 1.485；可溶性磷含量数据偏度系数为 0.593，
峰度系数为 1.461。三组数据偏度系数和峰度系

数均小于 1.960，符合正态分布，且满足皮尔逊

相关系数分析条件。进一步使用皮尔逊相关系

数对 3 组数据的相关性进行分析，结果显示，

发酵液中可溶性磷含量与 pH 值和 OD600均呈极

强负相关，发酵液中 pH 值与 OD600 呈极强正相

关(表 2)。 

2.2.2  菌株 PSB-K 对 5 种难溶性磷酸盐的

溶解能力 
土壤中的难溶性磷酸盐有不同存在形式，

因此研究进一步测定菌株 PSB-K 对 5 种难溶

性磷酸盐的溶解能力。结果如图 5 所示，菌

株 PSB-K 对 5 种难溶性磷酸盐均有溶解能力， 
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表 2  皮尔逊相关系数分析 
Table 2  Pearson correlation coefficient analysis 
Index pH Solubilizing phosphate 

concentration 
OD600 

pH 1 −0.823** 0.979** 
Solubilizing 
phosphate  
concentration 

 1 −0.805** 

OD600   1 
**: P<0.01. 
 

 
 
图 5  菌株 PSB-K 对 5 种难溶性磷酸盐的溶解

能力    不同大写字母表示差异显著性(P<0.05)。 
Figure 5  The capability of strain PSB-K to dissolve 
five kinds of insoluble phosphates. Different capital 
letters indicate significant difference (P<0.05). 
 
但差距较大，对不同难溶性磷酸盐的溶解能力

依次为：磷酸三钙(377.96 μg/mL)>羟基磷灰石

(365.69 μg/mL)>磷酸铁(10.50 μg/mL)>磷矿粉

(8.01 μg/mL)>磷酸铝(7.87 μg/mL)。 

2.2.3  不同碳源、氮源对菌株解磷能力的影响 
培养基中的不同碳源可能会对菌株解磷能

力产生影响，因此本研究分析了不同碳源培养条

件下菌株的可溶性磷含量。结果显示(图 6A)，葡

萄糖作为培养基中唯一碳源时，发酵液中可溶

性磷含量达 560.35 μg/mL；乳糖次之，发酵液

中可溶性磷含量为 77.57 μg/mL；果糖、麦芽糖

和蔗糖作为单一碳源时发酵液中可溶性磷含量

很低。采用葡萄糖和乳糖作为碳源的发酵液 pH
分别为 4.29 和 5.63 (均小于 6.0)，采用果糖、

麦芽糖、蔗糖作为碳源的发酵液 pH 分别为

7.88、7.90 和 8.01。以上结果表明，菌株发挥

解磷能力的最适碳源为葡萄糖，此时发酵液中

pH 值最低，可溶性磷含量最高。 
不同氮源对解磷能力影响如图 6B 所示。不

同单一氮源下培养基中可溶性磷含量分别为：硝

酸钾(526.54 μg/mL)>硫酸铵(518.90 μg/mL)>草
酸铵(497.39 μg/mL)>氯化铵(492.41 μg/mL)>尿
素(452.20 μg/mL)。发酵液中 pH 值分别为 4.25、
4.27、4.21、4.29 和 4.23。数据分析结果显示，除

尿素以外其他 4 组氮源之间差异显著性 P<0.05，
表明氮源的种类对解磷菌 PSB-K 发挥解磷功能

的影响不大。 

2.3  全基因组序列分析 
2.3.1  基因组测序与组装 

Illumina NovaSeq 测序结果和编码基因分析结

果如表 3 所示。菌株 PSB-K 基因组数据已上传至

国家基因组数据中心，登录号为 NMDC60146130。 

2.3.2  基因组注释结果 
使用 KEGG 数据库对解磷细菌 PSB-K 基因

组的注释结果显示(图 7)，有 2 030 条基因被注

释，共包含 218 条代谢通路。其中一级分类中代

谢途径 (metabolic pathway)注释到基因数量最

多，二级分类中涉及基因数量较多的代谢通路主

要有包括：氨基酸代谢(amino acid metabolism)
通路共 262 个基因、碳水化合物代谢(carbohydrate 
metabolism)通路共 172 个基因、辅助因子和维

生素代谢(metabolism of cofactors and vitamins)
通路共 152 个基因。 
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图 6  不同碳源(A)和氮源(B)培养基中可溶性磷含量和 pH   不同大写字母表示差异显著性(P<0.05)。 
Figure 6  Solubilizing phosphate concentration and pH in different carbon (A) and nitrogen sources (B) 
culture medium. Different capital letters indicate significant difference (P<0.05).  
 
表 3  基因组及编码基因分析结果 
Table 3  Results of genome and composition coding 
genes analysis 
Item Result 
Genome size (bp) 3 983 883 
Scaffold number 56 
Max length (bp) 427 547 
Min length (bp) 1 326 
Sequence G+C (%) 38.92 
Gene number 3 849 
Gene total length (bp) 3 458 379 
Gene average length (bp) 899 
Gene length/Genome (%) 86.81 
 

筛选出的与解磷功能相关的基因如表 4 所

示，这些基因可分为有机酸产生、磷酸盐转运

与磷缺乏响应 3 个类别。其中，在有机酸产生

方面，菌株 PSB-K 携带了编码葡萄糖脱氢酶

(glucose dehydrogenase, GDH)的关键基因 gcd
和 gdh，以及完整的 GDH 辅酶因子——吡咯喹

啉醌(pyrroloquinoline quinone, PQQ)合成基因

簇 pqqA−E，这为有机酸的生物合成奠定了坚实

基础。同时解磷菌 PSB-K 基因组还编码了完整

的磷酸戊糖途径(图 8A)，其中葡萄糖代谢的关

键环节如图 8B 所示：葡萄糖分子首先通过 oprB
基因(K03762)编码的葡萄糖/碳水化合物外膜孔

蛋白穿过外膜进入周质空间；然后，在喹蛋白

葡萄糖脱氢酶(gcd, K00117)的催化作用下，葡

萄糖被氧化为葡萄糖酸。随后，一部分葡萄糖

酸在 2-酮葡萄糖酸还原酶(ghrB, K00090)的作用

下转化为 2-酮葡萄糖酸；另一部分葡萄糖则通

过葡萄糖酸通透酶(gntP, K00851)介导的跨膜

转运进入细胞内，并在葡萄糖酸激酶 (gntK , 
K03299)的催化作用下转化为葡糖-6-磷酸，参

与后续的糖酵解或磷酸戊糖途径。其中，产物

葡萄糖酸和 2-酮葡萄糖酸是解磷菌发挥解磷能

力的关键，它们导致细胞周围区域酸化，从而

通过配体交换反应及与金属阳离子(如 Ca2+、Al3+

和 Fe3+)形成螯合物，促进各种难溶性磷酸盐释

放可溶性磷。此外，菌株 PSB-K 的基因组还蕴

含了多种其他有机酸合成途径的关键基因，涉 
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图 7  菌株 PSB-K 基因组 KEGG 数据库主要代谢通路分析 
Figure 7  Analysis of major metabolic pathways in the strain PSB-K genome KEGG database. 
 
及柠檬酸 (由 glaT 基因调控 )、延胡索酸 (由
fumABC 基因簇编码)、乌头酸(acnAB 基因参与)
和苹果酸(aceB 基因催化)等重要有机酸的合

成。这些有机酸在调节环境 pH 值及促进难溶

性磷酸盐溶解方面发挥着关键作用。 

在磷酸盐转运机制方面，菌株 PSB-K 基因

组包含了与磷酸盐转运系统相关的基因，包括：

磷酸盐特殊转运系统(pstBACS)编码基因、磷酸

盐转运系统(pit)编码基因，以及参与磷酸酯水解

为磷酸盐和烷烃的 phn 基因簇中的 phnAWX 
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表 4  有机酸合成、磷酸盐转运及铁载体合成运输相关基因 
Table 4  Genes related to organic acid synthesis, phosphate transport, and siderophore synthesis and 
transport 
Function Gene name Product name Gene code 
Genes related to 
organic acid synthesis 

fumAB Fumarate hydratase PSB.K_GM001169 
fumC Fumarate hydratase PSB.K_GM001546 
acnA Aconitate hydratase PSB.K_GM001116 
acnB Aconitate hydratase PSB.K_GM002129 
aceB Malate synthase PSB.K_GM000964 
gdh UDPglucose 6-dehydrogenase PSB.K_GM002033 
pqqA Pyrroloquinoline quinone biosynthesis protein A PSB.K_GM003129 
pqqB Pyrroloquinoline quinone biosynthesis protein B PSB.K_GM003130 
pqqC Pyrroloquinoline-quinone synthase PSB.K_GM003131 
pqqD Pyrroloquinoline quinone biosynthesis protein D PSB.K_GM003132 
pqqE PqqA peptide cyclase PSB.K_GM003133 
gcd Quinoprotein glucose dehydrogenase PSB.K_GM001505 
gltA Citrate synthase PSB.K_GM003088 
aroK Shikimate kinase PSB.K_GM000677 

Phosphate transport 
system-related genes 

pstB Phosphate transport system ATP-binding protein PSB.K_GM000226 
pstA Phosphate transport system permease protein PSB.K_GM000227 
pstC Phosphate transport system permease protein PSB.K_GM000228 
pstS Phosphate transport system substrate-binding protein PSB.K_GM000229 
phnA Protein PhnA PSB.K_GM001825 
pit Inorganic phosphate transporte PSB.K_GM001694 
phnA Phosphonoacetate hydrolase PSB.K_GM001825 
phnW 2-aminoethylphosphonate-pyruvate transaminase PSB.K_GM002730 
phnX Phosphonoacetaldehyde hydrolase PSB.K_GM002731 

Phosphorus deficiency 
responds to regulatory 
genes 

phoR Phosphate regulon sensor histidine kinase PhoR PSB.K_GM000490 
phoB Phosphate regulon response regulator PhoB PSB.K_GM000491 

Genes related to 
siderophore synthesis 
and transport 

entA 2,3-dihydro-2,3-dihydroxybenzoate dehydrogenase PSB.K_GM003124 
entB Enterobactin synthase subunit B PSB.K_GM003125 
entC Isochorismate synthase PSB.K_GM000168 
entD Nterobactin synthetase component D PSB.K_GM000169 
entE 2,3-dihydroxybenzoate−−−[aryl-carrier protein] ligase PSB.K_GM000176 
fur Ferric uptake regulator PSB.K_GM001606 
putA RHH-type transcriptional regulator PSB.K_GM000911 
bfr Bacterioferritin PSB.K_GM000689 

 
基因。这些系统协同工作提高了磷元素的摄取

与利用。在磷缺乏响应调控方面，菌株 PSB-K
通过由 phoR/B 双组分系统介导的复杂调控网

络精准感知并响应低磷信号，调整基因表达模

式以适应不利条件，从而提升菌株在磷限制条

件下的生存能力和对磷资源的利用。此外，菌

株 PSB-K 基因组注释还揭示了其具备完整的铁

载体合成与分泌系统，该系统由 entA−E、fur、 
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图 8  PSB-K 的磷酸戊糖途径以及葡萄糖酸和 2-酮葡萄糖酸的生成途径   A：PSB-K 的磷酸戊糖途径；

B：葡萄糖酸和 2-酮葡萄糖酸生成途径。oprB：葡萄糖/碳水化合物外膜孔蛋白基因；gcd：喹蛋白葡萄
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糖脱氢酶基因；ghrB：2-酮葡萄糖酸还原酶基因；gntP：葡萄糖酸通透酶基因；gntK：葡萄糖酸激酶基

因；OM：外膜；PS：周质空间；IM：内膜。 
Figure 8  The pentose phosphate pathway of PSB-K and the pathways for gluconic acid and 2-ketogluconate 
production. A: The pentose phosphate pathway of PSB-K; B: The pathways for the production of gluconic 
acid and 2-ketogluconate. oprB: Glucose/carbohydrate outer membrane porin gene; gcd: Quinoprotein 
glucose dehydrogenase gene; ghrB: 2-ketogluconate reductase gene; gntP: Gluconate permease gene; gntK: 
Gluconate kinase gene; OM: Outer membrane; PS: Periplasmic space; IM: Inner membrane. 
 
putA、bfr 等基因协同作用，支持铁载体的合成

与分泌。铁载体的存在不仅增强了菌株对铁元

素的捕获能力，还可能通过影响铁与磷的相互

作用，间接提升菌株在磷资源有限环境中的竞

争力。 

2.4  解磷菌 PSB-K 毒力因子预测和微

生物肥料质量安全评价结果 
通过毒力因子数据库(VFDB)比对分析，菌

株 PSB-K 编码 258 个潜在的毒力因子基因。然

而，这些基因与 VFDB 数据库中已收录基因的

序列相似性普遍低于 60%。根据 KEGG 功能数

据库的注释，这些潜在的毒力基因主要被标注

为参与次生代谢物的生物合成和代谢、生物膜

形成及辅因子的生物合成。同时针对目前已有

研究表明的鲍曼不动杆菌中多种参与调控应激

反应、耐药性和毒力的调节因子如反应调节因

子(pmrA)[23]、组氨酸激酶(pmrB)[23]、AdeRS 双

组份系统(adeRS)[24]、BaeSR 双组分调节系统

(baeSR)[25]、外膜蛋白 33−36 (Omp33−36)[26]、

糖基转移酶(lpsC)[27]、蛋白质酪氨酸激酶(ptk)[28]

以及最新发现的 2 个毒力决定簇 gigA/gigB[29]

等特有毒力基因，在菌株 PSB-K 中均未检测到。 
此外，基因的表达形式和功能注释结果并

不必然完全契合于传统毒力基因的定义范畴。

因此，为全面评估菌株 PSB-K 的安全性，本研

究依照 GB/T 41728—2022 微生物肥料质量安

全评价通用准则[22]进一步对菌株 PSB-K 进行安

全性评价，结果如表 5 所示。评估结果表明，

菌株 PSB-K 满足作为微生物肥料生产用菌种的

安全标准，可作为微生物肥料生产用菌种。 

2.5  油菜水培试验结果 
上述研究表明，菌株 PSB-K 不仅具有较强

的解磷能力，还具备完整的铁载体合成通路，可

以推测菌株 PSB-K 能将难溶性的磷酸盐有效转

化为植物可吸收利用的可溶态磷形态，从而促进

植物生长。为验证这一假设，本研究通过油菜

水培试验探究菌株 PSB-K 对植物生长的具体影

响。结果显示，相较于对照组，添加 PSB-K 菌

液的实验组均显著促进了油菜幼苗的叶片面积

增长 (P<0.05)，特别是在水培液中菌浓度为

2.50×107 CFU/mL 时，平均叶片面积达到最大值

3.84 cm2，但不同菌液浓度之间无显著性差异 
(图 9A、9B)。在植株鲜重方面，当菌液浓度大

于 6.25×106 CFU/mL 时，油菜幼苗的鲜重显著增

加(P<0.05)，当菌液浓度为 2.50×107 CFU/mL 时，

鲜重最重，达到 0.14 g；然而，在 6.25×106 CFU/mL
浓度下，处理组与对照组差异未达显著水平   
(图 9C、9D)。在根系长度方面，菌液浓度大于 
 
表 5  菌株 PSB-K 安全性评价结果 
Table 5  Safety evaluation results of strain PSB-K 
Experiment name Result 
Acute oral toxicity test Safe 
A broken skin irritation test Safe 
Hemolysis test Safe 
Acute intraperitoneal injection pathogenicity test Safe 
Antimicrobial susceptibility test Safe 
Acute eye irritation test Safe 
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图 9  不同菌液浓度对油菜幼苗促生效果   A、C、E 分别为油菜叶片面积、植株鲜重和根系总长度测

量值；B、D、F 分别为促生效果最佳的菌液浓度下 3 组不同处理的叶片、植株和根系的扫描图。不同

大写字母表示同一菌液浓度下各组处理之间的差异达到 0.05 的显著水平；不同小写字母表示相同处理

下不同菌液浓度之间的差异达到 0.05 的显著水平。 
Figure 9  Growth promotion effect on oilseed rape seedlings under different bacterial concentrations. A, C 
and E are the measured values of leaf area, plant fresh weight and total root length of oilseed rape, 
respectively. B, D and F are the scanned images of leaves, plants and roots of three different treatments at the 
concentration of the bacterial solution with the best growth-promoting effect, respectively. Different capital 
letters indicate that the difference between the treatments with the same bacterial concentration reaches a 
significant level of 0.05. Different lowercase letters indicate that the difference between different bacterial 
concentrations under the same treatment reaches a significant level of 0.05. 
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6.25×106 CFU/mL 的处理均显著促进了油菜幼

苗的根系生长 (P<0.05)，其中，菌液浓度为

1.25×107 CFU/mL 时根系总长度最长(图 9E、9F)；
但在 6.25×106 CFU/mL 浓度下，根系长度与对

照组相比无显著性差异。总体而言，随着菌液

浓度降低，不同处理下油菜幼苗叶片面积、植

株鲜重和根系总长度的发展均呈现先上升后下

降趋势。在这 3 项生理生化指标中，各自促生

效果最佳的菌液浓度分别为：2.50×107 CFU/mL 
(叶片面积)、2.50×107 CFU/mL (植株鲜重)、
1.25×107 CFU/mL (根系长度)，相较于 CK 分别

提高了 72.15%、72.08%和 197.81%。 

3  讨论 
3.1  培养基组分对菌株 PSB-K 解磷能

力的影响 
培养基中的碳、氮源种类均会影响解磷微

生物的生长代谢，进而影响其对难溶性磷酸盐

的溶解效果，并且不同解磷细菌对于不同种类

的难溶性磷酸盐溶解能力也不同[3]。本研究发

现，鲍曼不动杆菌 PSB-K 发挥解磷功能最适的

碳源是葡萄糖。原因可能是葡萄糖作为细菌生

长与代谢过程中最通用的碳源之一，能够直接

被细胞利用，从而促进了菌株 PSB-K 解磷功能

的发挥。当葡萄糖作为唯一碳源时，发酵液中

可溶性磷含量达 560.35 μg/mL，解磷能力优于

目前已分离出的大部分解磷微生物。培养基中

氮源种类的多样性对菌株 PSB-K 解磷功能的影

响并不显著，该菌株能够高效利用不同种类的

氮源，并均展现出良好的解磷性能，这表明其

对氮源具有较强适应性。在不同种类的难溶性

磷酸盐中，钙磷通常在高 pH 值下更稳定更难

分解，因此在碱性土壤中钙磷含量较高，而在

酸性土壤中，磷元素倾向于与 Fe2+、Al3+等离子

结合，形成不溶性铁磷和铝磷复合物，这些复

合物更为稳定且含量丰富[30]。本研究发现，菌

株 PSB-K 对磷酸三钙和羟基磷灰石两种钙磷的

溶解效果显著优于磷酸铁和磷酸铝，所以该菌

株更适合被添加到碱性土壤中，以有效促进土

壤中难溶性钙磷的溶解与利用。 

3.2  动态解磷试验中 pH、OD600 变化监

测及相关性分析 
在无机磷培养基中对菌株 PSB-K 进行 120 h

解磷能力评估，并同步监测发酵液中 OD600、pH
值的变化时，观察到以下现象：第 24 h 发酵液

中 pH 值达到最低点，此时可溶性磷含量达到

峰值附近并保持至第 48 h，同时发酵液中 OD600

也短暂稳定，48 h 后发酵液中 OD600 和 pH 快速

升高，而可溶性磷含量则相应减少，之后三者

趋于平稳。这一过程中，可溶性磷含量先升高

后降低的现象与李文等[12]研究结果一致，原因

可能是：发酵初期，发酵液中存在大量可以被

微生物直接利用的磷，被微生物吸收并用于自

身生长代谢；同时由于发酵液中 pH 显著降低，

培养环境可能不利于微生物继续生长；然而，

随着环境条件逐渐恢复到适宜水平，微生物活

动恢复稳定，可溶性磷的消耗与产生也达到新的

平衡。对三者数据之间进行相关性分析显示，菌

株 PSB-K 发酵液中 pH 分别与可溶性磷含量和

OD600 呈极强负相关和极强正相关，这一结果表

明，产酸是菌株 PSB-K 发挥解磷功能的主要机

制，其通过降低环境 pH 来促进难溶性磷酸盐的

溶解，进而为微生物生长提供所需的磷营养，同

时微生物的生长增殖也伴随着 OD600 值的增加。 

3.3  解磷菌 PSB-K 全基因组数据分析 
目前对解磷菌解磷机理的研究表明：大部

分革兰氏阴性菌通过代谢产生低分子量的有机

酸，从而促进难溶性磷的溶解，其中以葡萄糖

酸最为常见[31]。葡萄糖酸的生成需要由 GDH 催

化葡萄糖氧化，并由 PQQ 作为辅助因子完成[32]。
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具有较强解磷能力的革兰氏阴性菌能够利用

GDH 将葡萄糖直接氧化成葡糖酸，而后者会进

一步被氧化为酸性极强的葡糖酮酸，从而溶解

难溶性无机磷[33-34]。Pérez 等[35]从委内瑞拉铁矿

土壤中分离筛选出 10 株具有较好解磷能力的

细菌，其中 5 株细菌含有 gcd 基因，并且其发

酵液中均有葡萄糖酸。本研究对菌株 PSB-K 全

基因组进行了深入分析，发现其具有编码 GDH
的关键基因 gcd、分泌葡萄糖酸和 2-酮葡萄糖

酸的必需基因 gdh 及 ghrB 以及完整的 GDH 辅

酶 PQQ 合成基因簇(pqqA−E)。此外，菌株 PSB-K
还包含其他多种有机酸合成途径的基因，如延

胡索酸(fumABC)、柠檬酸(gltA)、乌头酸(acnAB)
和苹果酸(aceB)的合成基因等。已有研究表明，

解磷菌分泌有机酸的种类及其含量对其解磷能

力具有显著影响[10]。据此分析，菌株 PSB-K 主

要通过调节这些有机酸的合成与分泌，以产生

葡萄糖酸和 2-酮葡萄糖酸及其他多种有机酸降

低环境的 pH 值，从而有效地增强其解磷能力，

为土壤中的植物提供更加丰富的磷素资源。 
同时，菌株 PSB-K 基因组中还存在其他与

解磷功能相关的基因，如：低亲和力但高速的

磷酸盐转运系统(pit)、高亲和力磷酸盐转运系统

(pstBACS)[15]和双组分调节系统 PhoR/B (phoRB)[36]

等。这些基因均可能参与调节细菌对磷的吸收

和利用，且双组分调节系统 PhoR/B 使得菌株

PSB-K 还具有适应低磷环境的潜力[36]。以上发

现不仅揭示了菌株 PSB-K 在农业应用中的巨大

潜力，也为未来通过基因工程手段优化菌株性

能提供了重要的理论依据。 

3.4  水培促生油菜试验 
油菜作为我国重要的油料作物，缺磷时的

症状十分明显，而我国土壤普遍面临磷素匮乏

的问题，这常导致油菜减产和产油量降低[37]。

王丹等[38]研究表明油菜根系的改良是提高油菜

获得生长所需营养要素的有效途径，而磷素在

植株根系发育过程中起到了关键的作用[39]。王

同等[40]通过接种解磷微生物显著促进了作物根

系的生长，包括作物根长和根尖数的增加。磷

缺乏会影响植物的生长发育，但磷过多也会阻

碍植物对其他元素的吸收和利用。本研究通过水

培试验发现，在水培液中添加不同量的 PSB-K
菌液，能将水培液中难溶性磷酸盐转化为植物

可利用的可溶态磷，除最低菌液浓度处理组

CB4 外，油菜植株鲜重、根系总长度及叶片面

积均有显著增加，说明添加一定浓度的菌株

PSB-K 可以促进油菜幼苗生长。同时，菌株

PSB-K 作为产铁载体细菌，还可以螯合周围环

境中的 Fe，不仅可以改善自身营养状况，还为植

物提供了铁源，进一步促进了植物生长[41]。不动

杆菌属细菌在自然界中存在广泛，是土壤微生

物的重要组成部分[42]，其强大的生存与定殖能

力为微生物菌肥的开发应用提供了广阔前景。 

4  结论 
对于本实验室保存的一株具有高效解磷能

力的细菌 PSB-K，本研究经形态学、显微特征观

察、生理生化分析以及 16S rRNA 基因测序，鉴

定其为鲍曼不动杆菌(Acinetobacter baumannii)。
该菌株解磷指数(SI 值)为 2.58，在葡萄糖作为最适

碳源、硝酸钾作为最适氮源时，解磷能力最强，

此时发酵液中可溶性磷含量可达 560.35 μg/mL，
尤以对磷酸三钙溶解性最好。 

全基因组测序结果及基因组注释结果表

明，PSB-K 基因组长度为 3 983 883 bp，G+C
含量为 38.92%，含有完整的磷酸戊糖代谢通路，

葡萄糖酸及其他多种有机酸产生(gdh、gcd、
pqqA−E、glaT、fumABC、acnAB、aceB、aroK
等基因)、磷酸盐转运(pstBACS 和 pit 基因)、磷

缺乏调控(phoRB 基因)和膦酸酯降解(phnAWX
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基因)及铁载体合成与转运(entA−E、fur、putA、

bfr 基因)相关的基因序列。结合菌株 PSB-K 生

长过程中降低发酵液中 pH 值以及最适碳源为

葡萄糖的试验结果，推测通过产生多种有机酸，

尤其葡萄糖酸，是其解磷作用的主要机制。 
水培试验结果表明，菌株 PSB-K 能显著促

进油菜幼苗的生长，除处理组 CB4 外，其他处

理组均表现为油菜植株鲜重、根系总长度及叶

片面积的显著增加。然而，不同菌液添加量对

促生效果的影响存在差异，以及实验室环境与

实际生产应用的土壤环境仍存在较大差异，因

此其在实际农业生产中的应用效果仍需进一步

探索。 
本研究不仅为微生物菌肥的研发提供了优

良的菌株资源，还基于全基因组测序数据，从

分子层面深入分析了菌株 PSB-K 的解磷机制，

为解磷菌的相关研究提供了重要的理论依据和

支持。 
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