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研究报告 

耐盐碱细菌DQSA1的分离鉴定及盐碱胁迫下对绿豆的促生

作用 

王艳宇  向君亮  周妍  刘权  殷奎德  张兴梅* 
黑龙江八一农垦大学农学院  黑龙江 大庆  163319 

摘  要：【背景】近年来，大庆地区土壤盐碱化程度逐渐加剧，而微生物改良盐碱土是当今的研究热

点。【目的】从大庆盐碱土中筛选出耐盐碱菌株，验证其促生作用，为改良大庆盐碱土壤提供微生物

资源。【方法】采用筛选培养基从大庆盐碱土中获得耐盐碱促生菌，对其进行形态学观察、生理生化

和 16S rRNA 基因鉴定，并测试菌株在盐碱胁迫下对绿豆植株和土壤细菌群落结构的影响。【结果】

筛选得到一株耐盐碱促生菌 DQSA1，具有固氮、产 ACC 脱氨酶、产铁载体、产吲哚乙酸

(Indole-3-Acetic Acid，IAA)功能；通过生理生化鉴定和系统发育分析，判定该菌株为卓贝尔氏菌属

(Zobellella)。在盐碱土中种植绿豆后接种菌株 DQSA1，处理后的绿豆较对照相比根系鲜重、根系干

重及叶绿素含量分别增加了 33%、32%和 79%；植株叶部可溶性糖、脯氨酸和可溶性蛋白含量分别

升高了 10%、80%和 73%；根系的脯氨酸及可溶性蛋白含量分别增加了 78%和 44%。对种植绿豆的

土壤细菌进行高通量测序，发现菌株 DQSA1 可以在盐碱环境下定殖并促进根瘤菌和鞘氨醇杆菌等

有益菌的生长。【结论】菌株 DQSA1 可以在盐碱条件下调节土壤细菌群落结构并促进植物生长，为

改良盐碱土地提供了有效的微生物资源。 

关键词：耐盐碱，促生菌，盐碱土改良，细菌多样性 

Isolation and identification of saline-alkali tolerance bacteria 
DQSA1 and its growth-promoting effect on mung bean under 
saline-alkali stress 
WANG Yanyu  XIANG Junliang  ZHOU Yan  LIU Quan  YIN Kuide  ZHANG Xingmei* 

College of Agriculture, Heilongjiang Bayi Agricultural University, Daqing, Heilongjiang 163319, China 

Abstract: [Background] In recent years, the degree of soil salinization in Daqing has been gradually 
intensified. Microbial improvement of saline-alkali soil is a hot research topic now. [Objective] 
Saline-alkali tolerance bacteria were screened out from Daqing saline-alkali soil, verify its 
growth-promoting effect, providing microbial resources for improving the saline-alkali soil in Daqing. 
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[Methods] Screening mediums were used to separate saline-alkali tolerance and growth-promoting 
bacteria from Daqing saline-alkali, the strains were identified by morphological observation, physiological 
and biochemical identification and 16S rRNA gene sequence analysis, the effect of strains on mung bean 
growth and soil bacterial community structure under saline-alkali stress was tested. [Results] A 
saline-alkali tolerance and growth-promoting strain DQSA1 was screened, which could fix nitrogen and 
produce ACC deaminase, siderophore and indole-3-acetic acid (IAA), and identified through physiological 
and biochemical identification and phylogenetic analysis as Zobellella. Inoculation of strain DQSA1 after 
planting mung beans in saline soil, the fresh root weight, root dry weight and chlorophyll content of mung 
bean after treatment increased significantly, increased by 33%, 32% and 79% respectively. Strain DQSA1 
could significantly increase the content of soluble sugar, proline and soluble protein in mung bean leaves, 
increase by 10%, 80% and 73%, respectively. Compared with the content of CK, the proline content and 
soluble protein content of mung bean roots were increased by 78% and 44%, respectively. 
High-throughput sequencing was performed on the soil in which mung bean were grown, the results 
showed that the strain DQSA1 can colonization in a saline-alkali environment and promote the growth of 
beneficial Rhizobium spp. and Sphingosine spp. [Conclusion] Strain DQSA1 could change the soil 
bacterial and promote plant growth under saline-alkali conditions, providing effective microbial resources 
for improving saline-alkali soil. 

Keywords: saline-alkali tolerance, growth-promoting bacteria, saline-alkali soil amendment, bacterial 
diversity 
 

大庆位于松嫩平原中西部，分布着大面积的

盐碱地。近年来油田的大量开发和化肥农药的过

度使用使得当地土壤盐碱化程度更加严重。土壤

盐碱化不仅降低土壤养分，还会影响作物生长，

造成粮食减产，最终限制农牧业的发展以及生态

环境的恢复[1-2]。因此如何改良和利用盐碱地成为

了当地农业生产的热点问题。 

目前生物改良是盐碱地改良方法中最具生态

效益和经济效益的措施，主要分为植物改良和微

生物改良 2 种形式，其中应用耐盐碱植物改良受

地域和气候限制较大，而耐盐碱微生物在当地土

壤中分布广泛，便于开发利用 [3]。根围促生菌

(Plant Growth Promoting Rhizobacteria，PGPR)能

够帮助植物获取营养、调节植物激素水平、诱导

植物对生物胁迫和非生物胁迫产系统抗性[4]。近

年来，许多学者从不同盐碱地区筛选出 PGPR，

并验证了其在胁迫条件下对植物的促生作用[5-7]，

但是关于 PGPR 施用后对土壤微生物群落结构的

影响有待进一步研究。 

在土壤生态系统中，微生物是分解有机物、

参与物质循环的关键，其群落结构多样性能够很

好地反映土壤质量的变化趋势 [8-9]。高通量测序

作为目前应用最普遍的新一代测序技术，拥有测

序数据量大、可信度高和成本低的优势，能够更

加准确地揭示土壤微生物群落的复杂性和多样  

性[10]，已经被广泛地应用到土壤微生物多样性研

究中[11-12]。 

本研究从大庆盐碱土壤中分离筛选耐盐碱菌

株，确定其分类地位，通过盆栽试验和高通量测

序技术检测耐盐碱菌株对绿豆的生长指标和生理

活性物质以及土壤细菌群落结构的影响，以期为

开发和改良盐碱土地提供微生物资源。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

1.1.1  土壤样品采集 

土 壤 样 品 采 集 自 大 庆 市 盐 碱 地 草 原

(46°34′23′′N，125°10′44′′E)。土壤 pH 9.77，总盐

量达 0.85%，碱解氮、速效钾和有效磷含量分别

为 59.00、334.00、17.75 mg/kg，有机质含量为

7.50 g/kg。采用五点采样法采集深度 0−20 cm 的
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土壤样品，每个样品 3 次重复。挑出根系等杂

物，利用四分法混匀，4 °C 保存，用于耐盐碱促

生菌的分离。 

用于绿豆盆栽试验的土壤采集自植被生长较

好的盐碱地草原，pH 8.34，可溶性盐含量 0.15%，

碱 解 氮 、 速 效 钾 和 有 效 磷 含 量 分 别 为 86.00 、

398.00、19.20 mg/kg，有机质含量为 33.70 g/kg。 

1.1.2  培养基 

用于富集土壤细菌的培养基参照 Poli 等[13]的

方法配制；耐盐碱培养基的配制：在富集培养基

中添加 50 mmol/L NaHCO3，pH 9.00；促生功能

鉴定培养基，包括阿须贝氏无氮培养基、无机磷

培养基、CAS 培养基、ADF 培养基和金氏培养基

分别参照参考文献[14-18]的方法配制。 

1.1.3  主要试剂和仪器 

细菌基因组 DNA 提取试剂盒，Omega 公司；

土壤基因组 DNA 提取试剂盒，MP Biomedicals 公

司。Taq 酶，生工生物工程(上海)股份有限公司。

PCR 仪，Applied Biosystems 公司；紫外分光光度

计，上海昂拉仪器有限公司。 

1.2  方法 

1.2.1  菌株的分离纯化及促生功能鉴定 

菌株的分离纯化参照向君亮等 [19]的方法进

行，在耐盐碱培养基上采用稀释平板法分离耐

盐碱细菌，通过多次划线获得纯种，并保存于

30%甘油中，置于−40 °C 冰箱冷藏，用于菌株

的固氮、解磷、产铁载体、产 ACC 脱氨酶和产

吲哚乙酸 (Indole-3-Acetic Acid， IAA)功能的定

性测定。 

1.2.2  菌株生理生化鉴定 

菌株 MR 试验、VP 试验、接触酶试验、淀粉

水解试验、明胶液化试验、酪素水解试验、硝酸

盐利用试验、苯丙氨酸脱氨酶试验、革兰氏染色

参照《常见细菌系统鉴定手册》[20]和《伯杰细菌鉴

定手册》[21]进行。 

1.2.3  菌株 16S rRNA 基因序列分析 

用细菌基因组 DNA 提取试剂盒提取菌株的总

DNA 后，使用通用引物 27F (5′-AGAGTTTGATC 

CTGGCTCAG-3′)和 1492R (5′-GGTTACCTTGTTA 

CGACTT-3′)对其扩增。PCR 反应体系：DNA 模板 

1 µL，2×Taq Master Mix 25 µL，上、下游引物   

(10 µmol/L)各 1 µL，ddH2O 补至 50 µL。PCR 反应

条件：95 °C 5 min；94 °C 1 min，55 °C 30 s，

72 °C 2 min，30 个循环；72 °C 10 min。PCR 产物

经 1%的琼脂糖凝胶电泳检测后，采用 PCR 产物

纯化试剂盒进行纯化，纯化后的产物送生工生物

工程(上海)股份有限公司进行测序。测序结果在

NCBI BLAST 上进行同源性分析，应用 MEGA 7.0

作系统发育树。 

1.2.4  菌株对绿豆幼苗的促生试验 

促生试验的盆栽共设置 3 个处理，即不种绿

豆不接菌、种绿豆不接菌和种绿豆接菌，每个处

理 3 次重复。在播种绿豆时接菌组按照 107 CFU/g

的接种量接种菌株稀释培养液，另外 2 组加入等

量培养基稀释液，置于人工气候室中培养。出苗

15 d 后补接菌液 1 次，接种量为前次的 50%。 

1.2.5  植株生长生理指标测定 

绿豆生长 30 d 后统计植株的株高、地上及地

下部分的干重和鲜重；用叶绿素仪测定叶绿素含

量；脯氨酸含量及可溶性糖含量的测定参照薄晓

培等[22]的方法进行；可溶性蛋白含量测定采用考

马斯亮蓝 G-250 法[23]。 

1.2.6  土壤微生物多样性测定 

取 3 种处理的土壤样品，使用土壤基因组 DNA

提取试剂盒提取土壤总 DNA，并采用 1%琼脂糖凝

胶电泳检测 DNA 质量；利用通用引物对 515F 

(5′-GTGCCAGCMGCCGCGG-3′)和 907R (5′-CCG 

TCAATTCMTTTRAGTTT-3′)对 16S rRNA 基因

V4−V5 区进行扩增，PCR 反应条件、体系和 PCR

产物的纯化参照 Hao 等[24]的方法。将纯化后的样

品送上海美吉生物医药科技有限公司采用 Illumina 

HiSeq 平台进行高通量测序。 

获得下机原始数据后，使用 Trimmomatic 软

件质控，再采用 FLASH 软件进行拼接，得到优化
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数 据 后 按 照 97% 的 相 似 性 进 行 分 类 操 作 单 元

(Operational Taxonomic Unit，OTU)聚类，用于微

生物多样性分析。 

1.2.7  数据分析 

应用 Excel 2013 软件和 SPSS 18.0 软件对试验

数据进行处理和差异显著性分析，采用美吉云平

台进行测序数据分析。 

2  结果与分析 

2.1  菌株 DASA1 的分离及鉴定 

2.1.1  菌株 DQSA1 的分离及促生功能鉴定 

经筛选，最终得到 43 株耐盐碱细菌。其中

固氮菌 23 株，解磷菌 2 株，具有产 ACC 脱氨酶

功能菌株 15 株，具有产铁载体功能菌株 27 株，

14株具有产 IAA功能菌株。选用具有固氮、产ACC

脱氨酶、产铁载体和 IAA 功能的菌株 DQSA1 进行

绿豆的盆栽试验。 

2.1.2  菌株 DQSA1 生理生化鉴定 

将菌株 DASA1 在 LB 培养基上培养 24 h 后观

察其形态，菌落外观呈白色、圆形凸起状，菌体呈

短杆状。菌株 DASA1 为革兰氏阴性菌，不能水解

淀粉和酪素，接触酶试验、VP 试验、吲哚试验

呈现阳性；硝酸盐利用、甲基红试验、明胶液化

试验、苯丙氨酸脱氨酶试验均呈现阴性(表 1)。 

 
表 1  菌株 DQSA1 生理生化特性 
Table 1  Physiological and biochemical characteristics of 
the strain DQSA1 

试验指标 

Test items 

Strain 
DASA1 

革兰氏染色 Gram stain − 

接触酶 Catalase + 

硝酸盐利用 Nitrate reduction test − 

甲基红试验 Methylic-red test − 

VP 测定 VP test + 

淀粉水解 Amylohydrolysis test − 

明胶液化试验 Gelatin liquefaction test − 

酪素水解 Casein hydrolysis − 

苯丙氨酸脱氨酶 Phenylalanine deaminase test − 

吲哚试验 Indole test + 

注：+：阳性；−：阴性 

Note: +: Positive; −: Negative 

2.1.3  菌株 DQSA1 分子生物学鉴定 

将获得的序列在 NCBI 数据库中进行 BLAST

比对分析，菌株 DQSA1 与模式菌株反硝化卓贝尔

氏菌(Zobellella denitrificans ZD1)的序列相似度最

高，为 96.93%，16S rRNA 基因序列相似度小于

98.65%，可以认定为可能的新种或新属[25]。利用

临近法在 MEGA 7.0 软件上作系统发育树(图 1)，

菌株 DQSA1 与模式菌株 Zobellella denitrificans 

ZD1 处在不同的分支上，分支处 Bootstrap 值为

94，可信度高。综上所述，初步判定菌株 DQSA1

为卓贝尔氏菌属(Zobellella)，疑似新种，其 GenBank

登录号为 MT936519。 

2.2  菌株 DQSA1 对盐碱胁迫下绿豆生长及生理

指标的影响 

2.2.1  菌株 DQSA1 对盐碱胁迫下绿豆生长指标

的影响 

通过对绿豆的生长指标进行测定，结果见

表 2。绿豆的根鲜重、根干重和叶绿素含量得

到显著提高，分别增加了 33%、32%和 79%；

菌株 DQSA1 对地上部分生长促进不明显，但

株高、茎叶鲜重和干重也有增加的趋势，分别

增加了 9%、14%和 14%。由此可以证明，菌株

DQSA1 提高了绿豆在盐碱胁迫下的抗性，促进

绿豆生长。 

2.2.2  菌株 DQSA1 对盐碱胁迫下绿豆生理指标

的影响 

由表 3 及表 4 可知，在接种菌株 DQSA1 后，

植株的渗透胁迫性物质含量得到明显的提升。其

中植株叶部可溶性糖、脯氨酸和可溶性蛋白含量

均 得 到 显 著 提 升 ， 分 别 升 高 了 10% 、 80% 和

73%；植株根系的脯氨酸含量及可溶性蛋白含量

增加明显，较未接种菌株 DQSA1 的含量分别增加

了 78%、44%，根系可溶性糖含量有增加的趋

势，但未达到显著水平。由此可见，接种菌株

DQSA1 可以增加绿豆的渗透胁迫性物质，增强绿

豆的抗逆能力。 
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图 1  菌株 DQSA1 基于 16S rRNA 基因序列构建的系统发育树 
Figure 1  Phylogenetic tree of strain DQSA1 based on 16S rRNA gene sequence 
注：括号中序号为 GenBank 的登录号；分支点处的数值为构建系统发育树时 1 000 次计算形成的 Bootstrap 值；标尺 0.01 代表

1%的核酸差异 

Note: Numbers in parentheses is the GenBank accession numbers; Numbers at the branch nodes are bootstrap values, expressed as 
percentages of 1 000 replicates; The scale bar indicates 1% nucleotide substitution 
 
 

表 2  菌株 DQSA1 对绿豆植株生长的影响 
Table 2  Effects of DQSA1 on the growth of mung bean plants 

处理 

Treatment 

株高 

Stem length 
(cm) 

根鲜重 

Root fresh weight 
(g) 

茎叶鲜重 

Fresh weight of stems 
and leaves (g) 

根干重 

Root dry weight 
(g) 

茎叶干重 

Dry weight of stems 
and leaves (g) 

叶绿素含量

Chlorophyll content 
(SPAD) 

CK 15.90±2.20 0.406±0.059 0.796±0.124 0.041±0.006 0.080±0.012 15.90±1.69 

DQSA1 17.30±1.74 0.539±0.0540* 0.909±0.111 0.054±0.005* 0.091±0.011 28.48±1.54** 

注：表中数据为 3 次重复结果，同列数字后*代表差异水平显著(0.01<P<0.05)；**代表差异水平极显著(P<0.01)。下同 

Note: The data in the table is the result of three replicates, after the numbers in the same column, * indicates a significant level of 
difference (0.01<P<0.05); ** indicates a very significant level of difference (P<0.01). The same below 

 
表 3  菌株对绿豆根系渗透胁迫性物质的影响 
Table 3  Effects of strains on osmotic stress substances in 
mung bean roots  
处理 

Treatment 

可溶性糖含量 

Soluble sugar 
content (mg/g) 

脯氨酸含量 

Proline content 
(µg/g) 

可溶性蛋白含量 

Soluble protein 
content (mg/g) 

CK 2.55±0.15 45.11±4.68 1.06±0.09 

DQSA1 2.91±0.17 80.09±5.93** 1.53±0.08** 

表 4  菌株对绿豆叶部渗透胁迫性物质的影响 
Table 4  Effects of strains on osmotic stress substances in 
mung bean leaves 
处理 

Treatment

可溶性糖含量

Soluble sugar 
content (mg/g)

脯氨酸含量 

Proline content 
(µg/g) 

可溶性蛋白含量

Soluble protein 
content (mg/g) 

CK 2.35±0.08 65.51±5.11 1.26±0.11 

DQSA1 2.59±010* 117.71±8.39** 2.18±0.06** 



2658 微生物学通报 Microbiol. China 

  

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

2.3  菌株 DQSA1 对盐碱胁迫下绿豆根围土壤

细菌群落多样性的影响 

2.3.1  菌株 DQSA1 对盐碱胁迫下绿豆根围土壤

细菌多样性指数和 OTU 的影响 

采用 Illumina HiSeq 平台对种植绿豆的土壤进

行测序分析，3 种土壤样品的覆盖率(Coverage)都

大于 97%，测序结果能够很好地反映样本的真实

情况。接菌土壤样本的 ACE 指数和 Chao1 指数较

未接菌土壤和对照土壤稍有增加，但无显著差

异，表明接种菌株 DQSA1 后，土壤中 OTU 数有

所增加(表 5)。BS 样本的 Shannon 指数最低，表明

接菌土壤的群落多样性较未接菌土壤和对照低。 

韦恩图(图 2)能够体现所有土壤样品的 OTU

重叠情况，接种菌株 DQSA1 后，土壤中 OTU 数

有所增加，其中 BS、S、CK 样品中分别检测到   

2 302、2 292、2 290 个 OTU，其中共有的 OTU 数

为 2 054 个，特有的 OTU 数分别为 35、29、24 个，

分别占 BS、S、CK 样本的1.52%、1.27%、1.05%，

表明接种菌株 DQSA1 增加了土壤特有的 OTU 数。 

2.3.2  菌株 DQSA1 对盐碱胁迫下绿豆根围土壤

细菌群落结构的影响 

细菌门水平相对丰度如图 3 所示，3 个样本中

优 势 细 菌 门 为 变 形 菌 门 (Proteobacteria)、 放 线

菌 门 (Actinobacteria)、 绿 弯 菌 门 (Chloroflexi)和

酸杆菌门 (Acidobacteria)，但是相对丰度有所不

同：在对照土壤中其分别为 23.64%、25.64%、

20.41%、15.71%、3.67%；接种菌株 DQSA1 后分

别为 27.07%、21.80%、18.55%、18.60%；在未接

种 菌 株 DQSA1 的 土 壤 中 分 别 为 23.02% 、

22.67%、19.89%、18.35%。 

 
表 5  细菌群落 α 多样指数 
Table 5  The alpha diversity index of samples 

样品 

Samples 

ACE 指数 

ACE index 

Chao1 指数 

Chao1 index 

覆盖率 

Coverage (%) 

香农指数 

Shannon index 

辛普森指数 

Simpson index 

CK 2 306.40±52.98a 2 291.31±58.91ab 98.00 6.19±0.01a 0.007±0.001a 

S 2 285.69±28.39a 2 252.08±40.28b 97.70 6.18±0.01a 0.007±0.001a 

BS 2 357.52±23.28a 2 346.95±25.21a 98.30 6.14±0.02b 0.008±0.001a 

注：CK：对照土壤；S：不接种菌株 DQSA1 的绿豆根围土壤；BS：接种菌株 DQSA1 的绿豆根围土壤，下同；表中数据为 3 次

重复结果，同列数字后不同小写字母代表差异水平显著(P<0.05) 

Note: CK: Control soil; S: Mung bean rhizosphere soil without inoculation of strain DQSA1; BS: Mung bean rhizosphere soil with 
inoculation of strain DQSA1, the same below; The data in the table is the result of three replicates, the different small letters after the 
same column number indicate significant difference (P<0.05) 
 

 
 
图 2  不同处理下绿豆土壤细菌 OTU 分布的韦恩图 
Figure 2  OTUs venn of mung bean soil bacteria in soil 
samples under different treatments  

 
 
图 3  不同处理下绿豆土壤细菌门水平细菌菌群组成  
Figure 3  The relative abundance of mung bean soil 
bacterial at phylum level under different treatments 
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由图 4 可知，未接菌土壤与对照土壤的微生

物类群相似度较高。3 个土壤样本在属水平上的

优势菌群均为 Norank_c__Subgroup_6、UTCFX1、

Norank_f__67-14 、 Norank_f__JG30-KF-CM45 、

RB41，接菌土壤中 Norank_c__Actinobacteria 的相

对 丰 度 较 对 照 土 壤 和 未 接 菌 土 壤 分 别 降 低 了

0.33%、0.24%；Defluviicoccus 在接菌土壤中的相

对丰度为 1.77%，而在对照土壤和未接菌土壤中的

相 对 丰 度 分 别 为 2.11% 、 1.73% ； Unclassified_ 

f__Aeromonadaceae (3.58%)为接种菌株 DQSA1 土

壤中特有的细菌，其在对照土壤和未接菌土壤中

相对丰度为 0。 

2.3.3  菌株 DQSA1 对盐碱胁迫下绿豆根围土壤

细菌差异物种的影响 

图 5 为差异物种 LEfSe 分析及 LDA 判别结

果(LDA 阈值>2)，通过 LEfSe 分析图中不同节点

的颜色和 LDA 判别图可以看出 3 个样本的优势菌群

有所不同。在种植绿豆接种菌株 DQSA1 的根围土

壤中检测到 8 个标志性群落，其 LDA 值排前  

5 名的分别为气单胞菌目 (Aeromonadales)、气

单胞菌科(Aeromonadaceae)、g__unclassified_ 

f__ A e ro m o n a d a c e a e 、 g __ u n c l a s s i f i e d _ f __ 

Sphingobacteriaceae、根瘤菌科(Rhizobiaceae)；

而对照土壤中的前5个标志性菌落分别为Subgroup_15 

 
 

 
 
图 4  不同处理下绿豆土壤细菌属水平 Top25 丰度热图  
Figure 4  Top25 abundance heatmap of mung bean soil bacterial at genus level under different treatments 
注：Unclassified：分类地位不明确的细菌类群，下同 

Note: Unclassified: Bacterial sequences that were not identified into anyone in databases, the same below 
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图 5  不同处理下绿豆土壤细菌差异物种 LEfSe 分析(A)及 LDA 判别结果(B) 
Figure 5  LEfSe analysis (A) and LDA scores computed of microbial abundance (B) in the mung bean soil under different 
treatments 
注：LDA 判别阈值为 2 

Note: LDA scores computed for microbes with differential abundances identified with a threshold value of 2 
 
 

( 属 ) 、 Subgroup_15 ( 纲 ) 、 Subgroup_15 ( 目 ) 、

D05_2 (科)、变形菌纲(Deltaproteobacteria)；未接

种菌株 DQSA1 的根围土壤中标志性菌落为出芽菌

属(Gemmata)。由此可见，接种 DQSA1 会改变土

壤微生物标志性群落，其中接种菌株 DQSA1 的根

围土壤中特有的标志性群落根瘤菌能够促进绿豆

根瘤的生长，从而提高绿豆的固氮能力。 

3  讨论与结论 

本研究采用耐盐碱培养基对大庆盐碱土进行

细菌的分离筛选，最终得到 43 株耐盐碱菌株，通

过促生功能培养基鉴定，其中菌株 DQSA1 的综合

促生功能较好。经分子生物学鉴定表明，菌株
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DQSA1 与模式菌株 Zobellella denitrificans ZD1 的

序列相似度为 96.93% (小于 98.65%)，可能属于 

Zobellella 的一个新种。目前学者对卓贝尔氏菌的

研究主要集中在应用其好氧脱氮特性、筛选反硝

化基因，为废水生物脱氮提供高效菌种资源[26-29]，

其耐盐碱促生方面的功能未见报道。由此可见，

本研究得到一株新的耐盐碱促生菌对改良当地盐

碱土壤具有重要意义。 

PGPR 是定殖于植物根系，能够促进植物生

长的有益菌类[30]。经过促生功能培养基鉴定，菌

株 DQSA1 具有产 ACC 脱氨酶、IAA 和铁载体以

及固氮的功能。ACC 脱氨酶可以分解乙烯合成前

体 ACC，从而减少盐碱胁迫下乙烯的合成，缓解

其对根系生长的抑制作用[31-32]。IAA 在盐碱胁迫

下对植物侧根生长起着调控作用，不仅能够通过

增加根系的长度和数量来扩大根系与土壤的接触

面积，进而促进植物对营养元素的吸收[33]，还可

以激发 ACC 脱氨酶的活性[34]。除此之外，盐碱胁

迫会降解叶绿素，影响植物光合效率[35]。铁元素

在植物固氮、光合作用和呼吸作用等生理活动中

是必要的，大多数以溶解度较低的氧化物形式存

在于土壤中，部分 PGPR 能够合成对铁离子有较

高亲和力的铁载体，与环境中不溶的 Fe3+螯合形

成植物能够吸收利用的复合物[36]。试验表明，接

种菌株 DQSA1 后绿豆根部的干重和鲜重都得到了

显著提升，说明菌株 DQSA1 产生的 ACC 脱氨酶

和 IAA 共同作用缓解了盐碱胁迫对绿豆根系发育

的抑制；绿豆叶绿素含量和地上部分鲜重以及干

重有所增加，由此可见，菌株 DQSA1 的多方面协

同作用显著促进了绿豆根系的生长，并帮助其在

盐碱胁迫下积累光合产物，为植株自身的生理活

动提供营养物质。 

盐碱胁迫会影响植物对水分的吸收和利用，

同时植物会产生一些渗透性调节物质来维持渗透

压平衡，缓解胁迫对植物造成的伤害[37]。脯氨酸

的积累既是植物应对盐碱胁迫的一种防御行为，

也是其遭受逆境的一种信号[38]。可溶性糖和可溶

性蛋白也是重要的渗透调节物质，其含量的积累

可以降低细胞内溶质浓度，防止细胞由于渗透作

用过度脱水，同时可溶性糖也可作为碳水化合物

为植物自身合成有机物质提供能量 [39]。研究表

明，菌株 DQSA1 的施用增加了绿豆中可溶性糖、

可溶性蛋白和脯氨酸含量，通过渗透调节物的增

加提高了绿豆的耐盐碱能力。 

土壤中过多盐分的积累会抑制微生物的活动

和数量，酶活性和有机质分解效率也因此降低，

最终导致土壤肥力下降[40-41]。PGPR 到达植物根系

时，会通过营养竞争和生态位竞争来保证自身在

根围的定殖，进而改变土壤微生物群落结构[42]。

本研究通过高通量测序技术发现，菌株 DQSA1 可

以在盐碱环境下于绿豆根围定殖并引起细菌群落

多样性的改变。接种菌株 DQSA1 后，绿豆根围

土壤拟杆菌门和变形菌门相对丰度较对照土壤有

所提升。研究表明，拟杆菌门和变形菌门是富营

养菌，其相对丰度在高有机质水平下表现为增   

加[43-44]，由此说明菌株 DQSA1 具有通过改变土壤

微生物的菌群结构改善土壤肥力的能力。鞘氨醇

杆菌能够分泌过氧化氢酶、提高植物抗逆性，是

土壤微生物中的有益菌[45]，在接种菌株的土壤中

是优势菌。在接种菌株 DQSA1 后的绿豆根围土壤

中检测到的标志性物种 Rhizobiaceae 为根瘤菌

科，此结果证明菌株 DQSA1 能够促进绿豆根围的

根瘤菌生长，提高绿豆在盐碱胁迫下对氮的利用。

因此，菌株 DQSA1 具有调节土壤细菌群落结构的

作用，能够使土壤向健康的方向发展。 

综上所述，筛选得到的耐盐碱菌株 DQSA1 能

够在盐碱胁迫下调节土壤微生物群落结构、促进

有益菌生长并提高植物的耐盐碱能力。该菌株的

发现为改良盐碱土地提供了有效的微生物资源。 
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