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溶磷菌及其溶磷关键基因对紫花苜蓿耐盐性和盐渍土
微生态的调控作用
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１ 宁夏大学农业农村部饲草高效生产模式创新重点实验室，银川　 ７５００２１

２ 宁夏大学宁夏草牧业工程技术研究中心，银川　 ７５００２１

３ 宁夏大学林业与草业学院，银川　 ７５００２１

４ 宁夏大学西北土地退化与生态恢复省部共建国家重点实验室培育基地，银川　 ７５００２１

摘要：盐渍土中大量富集的盐离子可加剧磷酸盐离子的吸附和沉淀，导致植物遭受盐离子毒害和磷匮乏的双重胁迫。 从盐渍生

境中发掘利用具有耐盐碱特性的高效溶磷细菌（Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ⁃ｓｏｌｕｂｉｌｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ，ＰＳＢ），是解决盐碱地植物有效磷缺乏、盐胁迫损

伤的有效措施。 以前期从盐渍荒漠生境优势植物梭梭根际分离获得的具有耐盐碱特性的高效溶磷菌 Ｓｅｒｒａｔｉａ ｓｐ． ＡＷＨ⁃ＮＳ６，及
构建的其有机酸分泌相关基因 ｐｑｑＥ 缺失突变体和回补菌株为材料，采用盆栽试验探究 ｐｑｑＥ 基因介导菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６ 对宁夏引

黄灌区盐碱土中紫花苜蓿生长及耐盐性的调控效应。 结果表明：与对照相比，接种野生型及 ｐｑｑＥ 基因回补菌株显著促进了紫

花苜蓿植株生长（株高、根长及生物量），同时也提高了植株对养分（氮、磷和钾）的吸收；同时，接种野生型、突变体和回补菌株

均显著增强植株抗氧化酶活性活性，降低丙二醛含量，提高了脯氨酸和可溶性糖积累，缓解了氧化胁迫。 此外，菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６
的接种显著降低了土壤 ｐＨ 值和盐分含量，提高了有机质及速效磷含量，并增强了土壤酶活性。 这三株菌株的接种均改变了土

壤微生物群落组成和结构，但野生型和回补菌株的接种促进了土壤氮磷循环，使芽单胞菌和浮霉菌等解磷功能菌群明显富集。
综上，溶磷关键基因 ｐｑｑＥ 介导溶磷细菌 ＡＷＨ⁃ＮＳ６ 缓解了盐胁迫对紫花苜蓿的毒害作用、提高了土壤养分状况及关键酶活性，
并通过富集根际有益微生物，改善土壤微环境，从而促进了紫花苜蓿生长和耐盐性。
关键词：溶磷关键基因；溶磷菌；紫花苜蓿；盐胁迫；土壤微生物群落
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ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ， ｔｈｅｒｅｂｙ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｏｆ ａｌｆａｌｆａ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｋｅｙ ｐｈｏｓｐｈａｔｅ⁃ｓｏｌｕｂｉｌｉｚｉｎｇ ｇｅｎｅ； ｐｈｏｓｐｈａｔｅ⁃ｓｏｌｕｂｉｌｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ； ａｌｆａｌｆａ； ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ　

盐胁迫是制约植物生长发育、产量和品质的主要非生物胁迫因子之一。 高浓度的盐分首先会降低土壤水

势，削弱植物根系对水分的吸收，造成渗透压失衡［１］。 Ｎａ＋和 Ｃｌ－的持续大量积累导致植物细胞中离子浓度升

高，产生离子毒害现象，从而干扰植物体内的酶促反应和蛋白质合成过程，破坏细胞结构和功能。 盐离子的过

量聚积，会进一步引起氧化胁迫等次级反应，导致植物氧化还原稳态被破坏和细胞程序性死亡［２］。 高盐浓度

还抑制了植物对 Ｐ、Ｋ 等必需营养元素的吸收和利用，从而加剧养分之间的拮抗作用［３］。 诸多研究表明，盐渍

土中大量积累的盐分离子，易与磷酸根离子发生反应形成不溶性的磷酸盐沉淀固定在土壤中，导致植物遭受

盐胁迫和磷匮缺的双重胁迫［４］。 因此，生产实践中常通过大量施用磷肥来提高盐渍土的生产潜力，但因盐渍

土的强固磷特性，导致磷肥当季利用率显著降低。 同时，过度施肥还会引发土壤次生盐碱化、不可再生资源磷

矿石的浪费和枯竭等问题，对生态环境安全构成巨大威胁［５］。 目前，物理、化学和生物方法，仍是提升盐碱地

磷资源高效高值利用的主要措施［６—８］，但这些方法因成本高昂、持续性差、二次污染等问题，导致盐胁迫和磷

匮缺，仍以交互作用的方式影响植物磷养分获取和耐盐性［９—１０］。 而功能微生物资源因其环境友好、成本低、
高效等特性，在减轻盐渍土非生物胁迫、磷营养的优化管理中具有独特优势。

溶磷细菌（Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ⁃ｓｏｌｕｂｉｌｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ，ＰＳＢ）作为一类天然存在于植物⁃土壤⁃微生物系统中对环境无

害，且能将植物难以直接吸收利用的磷转化为有效态，从而达到促进植物生长和提高土壤肥力效果的有益微

生物，是植物根际促生细菌（Ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ⁃ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｒｈｉｚｏｂａｃｔｅｒｉａ，ＰＧＰＲ）的重要组成部分［１１］。 自发现 ＰＳＢ 与

生态系统健康的密切关系以来，国内外学者从问题的不同角度对 ＰＳＢ 进行了广泛的研究，在植物养分吸收与

抗逆性、土壤改良等方面取得了长足进展［１２—１３］。 在可溶性磷酸盐匮缺的生境中，ＰＳＢ 首先分泌有机酸，然后

通过其羟基和羧基螯合与磷酸盐结合的 Ｃａ２＋和 Ｆｅ２＋等阳离子，或释放 Ｈ＋降低周围环境的 ｐＨ 值，从而将吸附

态磷转化为植物可获取的形式［１４］。 在各种有机酸中，葡萄糖酸在磷溶解过程中起主导作用，ＰＳＢ 主要以吡咯

喹啉醌（Ｐｙｒｒｏｌｏｑｕｉｎｏｌｉｎｅ ｑｕｉｎｏｎｅ，ＰＱＱ）为辅助因子，利用葡萄糖脱氢酶（Ｇｌｕｃｏｓｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ，ＧＤＨ）通过直

接氧化途径分泌葡萄糖酸和 ２⁃酮葡萄糖酸，从而实现难溶性磷的增溶过程。 ＰＱＱ 作为阴离子水溶性醌类化

合物中的一类，由 ｐｑｑＡＢＣＤＥＦ 操纵子编码合成，该操纵子是由包含 ６ 个基因（ｐｑｑＡ、ｐｑｑＢ、ｐｑｑＣ、ｐｑｑＤ、ｐｑｑＥ 和

０６９ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４６ 卷　
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ｐｑｑＦ）在内的基因簇组成。 其中，ｐｑｑＥ 对 ＰＱＱ 的生物合成至关重要［１５］，已有学者对 ｐｑｑＥ 基因在菌株增溶难

溶性无机磷方面进行了广泛研究［１５—１６］。 但关于 ｐｑｑＥ 基因调控 ＰＳＢ 在盐碱地牧草增产和缓解盐胁损伤中的

应用和作用机制尚不明晰。
豆科牧草紫花苜蓿（Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｓａｔｉｖａ Ｌ．）因其粗蛋白和维生素等营养物质含量高、栽培范围广、适应性强

和产量高等优点被誉为“牧草之王”，是奶牛等草食家畜的重要饲草，在乳业及畜牧业发展中发挥关键作

用［１７］。 黄河流域河套灌区作为我国西北干旱与半干旱地区重要的农业生产基地，长期的黄河水灌溉和特殊

的地貌条件，导致灌区土壤盐渍化及次生盐渍化现象严重，苜蓿等饲草植物的规模化种植面临严峻挑战。 因

此，提高黄河流域河套灌区耐盐苜蓿培育和生产对我国西北地区草牧业发展尤为重要。 鉴于此，本研究以前

期从极端荒漠生境优势植物，梭梭根际分离获得的一株具有较强耐盐碱特性的优良溶磷细菌 ＡＷＨ⁃ＮＳ６，及构

建的其有机酸分泌相关基因 ｐｑｑＥ 缺失突变体和回补菌株为材料。 采用盆栽试验探究 ｐｑｑＥ 基因介导菌株

ＡＷＨ⁃ＮＳ６，对宁夏引黄灌区盐碱土中，紫花苜蓿生长及耐盐性的调控效应，为研发适用于宁夏引黄灌区盐碱

地的高效微生物菌肥提供科学依据和工程菌株。

１　 材料与方法

１．１　 试验材料

野生型溶磷细菌沙雷氏菌属菌株 Ｓｅｒｒａｔｉａ ｓｐ． ＡＷＨ⁃ＮＳ６、有机酸分泌相关基因 ｐｑｑＥ 缺失突变体（Ｓｅｒｒａｔｉａ
ｓｐ． ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ）和回补菌株（Ｓｅｒｒａｔｉａ ｓｐ． ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ（ｐｑｑＥ））由兰州大学赵祺副教授提供，‘中苜

一号’紫花苜蓿（Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｓａｔｉｖａ Ｌ．ｃｖ． Ｚｈｏｎｇｍｕ Ｎｏ．１）种子由宁夏大学李淑霞副教授提供。
１．２　 紫花苜蓿种子处理及菌液制备

精选一批籽粒饱满、色泽形态一致的紫花苜蓿种子于 １００ ｍＬ 锥形瓶。 先用 ７０％的乙醇表面消毒 １ ｍｉｎ，
然后用 ４％次氯酸钠处理 １０ ｍｉｎ，再用无菌水冲洗 ６—８ 次，每次 ３ ｍｉｎ。 洗涤过程中不断搅动，以彻底冲洗干

净种子表面的乙醇和次氯酸钠。 将表面消毒完全的种子浸泡在无菌水中，置于 ４℃冰箱春化 ２４ ｈ 后，均匀地

平铺于有双层湿润滤纸的玻璃培养皿，置于（２２±２）℃黑暗条件下萌发。
按照胰蛋白胨 １０ ｇ ／ Ｌ、酵母粉 ５ ｇ ／ Ｌ 和氯化钠 １０ ｇ ／ Ｌ 的比例配制 ＬＢ 液体培养基，用标准型 ｐＨ 计（ＰＨＳＪ⁃

４Ｆ，雷磁）将液体培养基 ｐＨ 值调至 ７．２，使用立式压力蒸汽灭菌锅（ＬＤＺＦ⁃ ７５ＫＢ，上海申安）进行灭菌，待冷却

后在超净工作台中按 ０． １％的比例将保存于－ ８０℃ 冰箱中的菌液 ＡＷＨ⁃ＮＳ６、ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ、ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃
ΔｐｑｑＥ（ｐｑｑＥ）加入 ＬＢ 液体培养基中。 突变体和回补菌株的抗性分别为 ２５ μｇ ／ ｍＬ 氯霉素和 ５０ μｇ ／ ｍＬ 卡那

霉素。 在转速为 １８０ ｒ ／ ｍｉｎ、温度为 ２８℃的恒温培养摇床（ＴＨＺ⁃３００，上海一恒科技）中过夜培养。 用无菌水洗

涤对数生长期的菌体 ３ 次后，重悬菌体，并使用紫外可见分光光度计（Ｔ２６００，佑科）将菌悬液浓度调至 ＯＤ６００ ＝
０．８，备用。
１．３　 盆栽试验处理

盆栽试验所用土壤采自宁夏回族自治区银川市平罗县西大滩苜蓿盐碱地（３８°５７′３″ Ｎ，１０６°３５′１０″ Ｅ）。
去除土壤表层的碎石块、杂草、腐根等杂质后采集土壤，将其置于室外风干后过 ２ ｍｍ 筛，备用。 盆栽土壤理

化性质见表 １。 种子种植和生长均在宁夏大学林业与草业学院 １ 号温室（宁夏大学农科实训基地）进行，培养

条件如下：温度为 （２６±２）℃ ／ （２３±２）℃（白天 ／黑夜），光照周期为 １４ ｈ ／ １０ ｈ（光照 ／黑暗）。 待种子长出子叶

后，挑取萌发整齐的种子移入装有 ２ ｋｇ 土壤的花盆（直径 １６ ｃｍ×高度 １７ ｃｍ），并在幼苗生长 １０ ｄ 后进行间

苗，每盆留 ５ 株长势一致的紫花苜蓿幼苗，并在每株幼苗茎基部接种 ２ ｍＬ ＯＤ６００ ＝ ０．８ 的菌悬液，同时接种等

量的无菌水作为对照，以未种植植物的处理组为空白对照。 实验期间定期浇灌自来水，培养期间浇水量和灌

溉频率保持一致，使土壤含水量约为田间持水量的 ８０％。 待幼苗生长至 ３０ ｄ 时进行补菌，接种方法与第一次

一致。

１６９　 ２ 期 　 　 　 王博瑞　 等：溶磷菌及其溶磷关键基因对紫花苜蓿耐盐性和盐渍土微生态的调控作用 　
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表 １　 土壤基本理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ

酸碱度
ｐＨ

含盐量
Ｓａｌｔｎｅｓｓ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

土壤全氮
ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

土壤全磷
ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

土壤全钾
ＴＫ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

速效氮
ＡＮ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

有效磷
ＡＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

有效钾
ＡＫ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

９．０５ １．９０ ０．０３８ ０．３６ ５．４４ ３５．８８ ２０．９６ ２８．４０

　 　 ＴＮ：土壤全氮 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：土壤全磷 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＴＫ：土壤全钾 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；ＡＮ：有效氮 Ａｌｋａｌｉ⁃ｈｙｄｒｏｌｙｚｅｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＡＰ：

有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＡＫ：有效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ

１．４　 紫花苜蓿生理生化指标测定

幼苗生长 ５０ ｄ 后进行取样。 用刻度尺准确度量株高与根长，用称重法称量地上部与根鲜干重。 采用脯

氨酸（Ｐｒｏ）含量检测试剂盒（索莱宝科技有限公司）测定叶片脯氨酸含量；使用植物可溶性糖试剂盒（索莱宝

科技有限公司）对紫花苜蓿叶片可溶性糖含量进行测定；使用丙二醛（ＭＤＡ）含量检测试剂盒（索莱宝科技有

限公司）测定叶片丙二醛含量。 采用超氧化物歧化酶（ＳＯＤ）活性测定试剂盒（索莱宝科技有限公司）测定叶

片超氧化物歧化酶活性；使用过氧化氢酶（ＣＡＴ）活性测定试剂盒（索莱宝科技有限公司）测定叶片过氧化氢

酶活性；采用过氧化物酶（ＰＯＤ）试剂盒（索莱宝科技有限公司）对紫花苜蓿叶片过氧化物酶活性；植物全氮

（ＴＮ）使用凯氏定氮仪（ＫｊｅｌＦｌｅｘ⁃Ｋ⁃３６０）进行测定，植物全磷（ＴＰ）采用钼锑钪比色法测定（Ｔ２６００，佑科），植物

全钾（ＴＫ）使用火焰原子吸收光谱仪（ＰｉｎＡＡｃｉｉｅ ９００Ｆ，美国 ＰＥ）进行测定。
１．５　 土壤理化性质和酶活性

将植物收获后的土壤进行自然风干，并通过 １００ 目筛子。 土壤 ｐＨ 值使用标准型 ｐＨ 计（ＰＨＳＪ⁃ ４Ｆ，雷磁）
测定。 土壤含盐量（Ｓａｌｔｎｅｓｓ）采用电导法测定（ＤＤＳ⁃３０７Ａ，雷磁）。 土壤有机质（ＳＯＭ）含量测定采用 Ｋ２ＣｒＯ７⁃
Ｈ２ＳＯ４外加热法（ＨＨ⁃Ｓ，国华）。 土壤全氮（ＴＮ）使用凯氏定氮仪（ＫｊｅｌＦｌｅｘ⁃Ｋ⁃３６０）测定，速效氮（ＡＮ）含量采用

扩散法测定（ＳＰＸ⁃ ４００Ｂ，博新泰）。 土壤全磷（ＴＰ）含量采用 ＨＣｌＯ４⁃Ｈ２ＳＯ４法高温消化，钼锑钪比色法测定

（Ｔ２６００，佑科），土壤有效磷（ＡＰ）含量采用碳酸氢钠浸提⁃钼锑钪比色法（Ｔ２６００，佑科）。 土壤全钾（ＴＰ）含量

采用氢氧化钠熔融法，火焰原子吸收光谱仪（ＰｉｎＡＡｃｉｉｅ ９００Ｆ，美国 ＰＥ）测定，土壤速钾（ＡＫ）采用醋酸铵浸提，
原子吸收测定（ＰｉｎＡＡｃｌｅ ９００Ｆ，美国 ＰＥ）。 采用土壤脲酶（Ｓ⁃ＵＥ）活性试剂盒（索莱宝科技有限公司）测定土

壤脲酶含量。 采用土壤中性磷酸酶（Ｓ⁃ＮＰ）和碱性磷酸酶（Ｓ⁃ＡＬＰ）试剂盒（索莱宝科技有限公司）对土壤中性

磷酸酶和碱性磷酸酶进行测定。 使用土壤蔗糖酶（Ｓ⁃ＳＣ）活性试剂盒（索莱宝科技有限公司）对土壤蔗糖酶含

量进行测定。
１．６　 土壤微生物多样性分析

紫花苜蓿收获后采集根际土壤，使用无菌刷子，轻柔地刷取附着在植株根系的土壤，装入 ５ ｍＬ 无菌冻存

管经液氮速冻后，保存于 － ８０℃ 冰箱。 每个处理 ６ 个重复。 使用土壤 ＦａｓｔＤＮＡ 􀳏 ＳＰＩＮ 试剂盒 （ ＭＰ
Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓ，Ｓａｎｔａ Ａｎａ， ＣＡ） 提取土壤总基因组 ＤＮＡ。 采用 Ａｇｅｎｃｏｕｒｔ ＡＭＰｕｒｅＸＰＰＣＲ 纯化珠 （ Ｂｅｃｋｍａｎ
Ｃｏｕｌｔｅｒ， ＵＳＡ） 纯化 ＤＮＡ。 采用琼脂糖凝胶电泳检测基因组 ＤＮＡ 的完整性，采用 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ Ｑｕｂｉｔ３． ０
Ｓｐｅｃｔｒｏｐｈｏｔｏｍｅｔｅｒ（ Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ， ＵＳＡ） 检测基因组 ＤＮＡ 的浓度和纯度。 使用引物 ５１５Ｆ （ ５′⁃
ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＧ⁃３′）和 ９０７Ｒ（５′⁃ＣＣＧＴＣＡＡＴＴＣＭＴＴＴＲＡＧＴＴＴ⁃３′）扩增土壤细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 Ｖ４⁃Ｖ５
区，产生细菌扩增子文库。 ＰＣＲ 扩增体系：１ μＬ ＴｏｐＴａｑ 缓冲液（１０ ｐｍｏｌ ／ μＬ）、０．２ μＬ ＴｏｐＴａｑ ＤＮＡ 聚合酶、０．２
μＬ ５１５Ｆ（１０ ｐｍｏｌ ／ μＬ），０．２ μＬ ９０７Ｒ（１０ ｐｍｏｌ ／ μＬ），３ μＬ 模板（土壤基因组 ＤＮＡ），５．４ μＬ 无菌水。 根据

ｓｐｉｋｅ⁃ｉｎ ｓｔａｎｄａｒｄｓ 的 １６Ｓ 扩增子 ｒｅａｄｓ 数目，及其绝对拷贝数绘制标准曲线，计算样品中 ＯＴＵｓ 代表序列对应

物种 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因绝对拷贝数。 随后，用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ２×２５０ ｂｐ 对样品文库进行测序（中国，上海天昊生物科技

有限公司）。
１．７　 统计分析

采用 Ｅｘｃｅｌ ２０１７ 进行数据整理，采用 ＧｒａｐｈＰａｄ Ｐｒｉｓｍ１０．０ 对植物生理生化指标、土壤理化性质和酶活性

进行单因素方差分析（ＡＮＯＶＡ）。 利用天昊云平台（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｃｌｏｕｄ．ｇ⁃ｃｂｉｏｔｅｃｈ．ｃｏｍ ／ ＃ ／ ｔｏｏｌｓ ／ ａｌｌ）对植物根际土壤
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微生物细菌群落组成及多样性进行分析。

２　 结果与分析

图 １　 ｐｑｑＥ 基因介导菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６、ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ 和 ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ（ｐｑｑＥ）对紫花苜蓿生长的影响。

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｑｑＥ ｇｅｎｅ ｍｅｄｉａｔｅｄ ｓｔｒａｉｎｓ ＡＷＨ⁃ＮＳ６， ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ ａｎｄ ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ（ｐｑｑＥ） ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ａｌｆａｌｆａ

Ｃｏｎｔｒｏｌ：未接菌处理；ＡＷＨ⁃ＮＳ６：野生型菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６；ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ：有机酸分泌相关基因 ｐｑｑＥ 缺失突变体菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ；

ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ（ｐｑｑＥ）：有机酸分泌相关基因 ｐｑｑＥ 回补菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ（ ｐｑｑＥ）；不同字母表示不同处理之间具有显著性差异（Ｐ＜

０．０５）

２．１　 ｐｑｑＥ 基因介导菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６ 对紫花苜蓿生长和养分吸收的影响

盆栽实验结果表明接种菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６ 促进了紫花苜蓿地上部和根系生长（图 １）。 与对照相比，接种野

生型、突变体和回补菌株后，株高分别增加了 ７５．２４％（Ｐ＜０．０５）、５．７１％、５９．０５％（Ｐ＜０．０５）（图 １），根长分别增

加了 ５９．５８％（Ｐ＜０．０５）、６．３８％、２７．６６％（Ｐ＜０．０５）（图 １）。 与对照相比，接种这三株菌株均能提高植株生物量

３６９　 ２ 期 　 　 　 王博瑞　 等：溶磷菌及其溶磷关键基因对紫花苜蓿耐盐性和盐渍土微生态的调控作用 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

积累，接种野生型和回补菌株的紫花苜蓿地上部鲜重分别提高了 ２７１．３％（Ｐ＜０．０５）和 ８６．１１％（图 １）；地上部

干重分别显著提高了 １９３．５９％和 １６０．３３％（图 １）。 接种野生型、缺失突变体和回补菌株的紫花苜蓿地下部鲜

重分别是对照的 ６．２１ 倍（Ｐ＜０．０５）、２．７５ 倍（Ｐ＜０．０５）和 ５．２８ 倍（Ｐ＜０．０５） （图 １）；地下部干重分别是对照的

１０．４６ 倍（Ｐ＜０．０１）、４．１７ 倍（Ｐ＜０．０５）和 ９．５８ 倍（Ｐ＜０．０１）（图 １）。
接种这三株菌株对紫花苜蓿植株 Ｎ、Ｐ、Ｋ 含量的影响如图 ２ 所示。 与未接种植物相比，接种野生型、突变

体和回补菌株后，紫花苜蓿植株的全氮含量分别提高了 ４４．０４％（Ｐ＜０．０５）、４．４６％、１７．９１％（Ｐ＜０．０５），植株的

全磷含量分别显著提高了 １６． １０％、５． ７３％、１３． ９３％，植物的全钾含量分别显著提高了 ５５． ９２％、１９． ９５％、
４７．１５％。 其中，野生型菌株对紫花苜蓿植株全 Ｎ、Ｐ、Ｋ 含量的增加效果最为显著。

图 ２　 ｐｑｑＥ 基因介导菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６、ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ 和 ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ（ｐｑｑＥ）对紫花苜蓿养分吸收的影响

Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｑｑＥ ｇｅｎｅ ｍｅｄｉａｔｅｄ ｓｔｒａｉｎｓ ＡＷＨ⁃ＮＳ６， ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ ａｎｄ ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ（ｐｑｑＥ） ｏｎ ｔｈｅ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ａｂｓｏｒｐｔｉｏｎ

ｏｆ ａｌｆａｌｆａ

ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＴＫ：全钾 Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；不同字母表示不同处理之间具有显著性差异（Ｐ＜０．０５）

２．２　 野生型、突变体和回补菌株对紫花苜蓿渗透调节能力和抗氧化酶活性的影响

接种 ＡＷＨ⁃ＮＳ６、ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ、ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ（ｐｑｑＥ）提高了盐渍土中紫花苜蓿植株脯氨酸含量和

可溶性糖含量（图 ３），并降低了 ＭＤＡ 含量（图 ３）。 与未接种植物相比，植株脯氨酸含量分别显著增加了

１１１．２４％、２３．５３％和 １０３．０９％，可溶性糖含量分别增加了 ５８．７７％（Ｐ＜０．０５）、１０．６９％和 ２６．４８％（Ｐ＜０．０５），与对

照相比，接种野生型、缺失突变体和回补菌株的紫花苜蓿 ＭＤＡ 含量，分别显著降低了 ４１． ５８％、８． ０９％和

３５．２８％，表明接种处理有效缓解了植株细胞膜质过氧化程度，对植物细胞有一定保护作用（图 ３）。 接种野生

型、突变体和回补菌株处理的紫花苜蓿植株 ＰＯＤ 和 ＣＡＴ 含量均显著升高（图 ３），ＰＯＤ 含量分别是对照的

１．４５ 倍（Ｐ＜０．０１）、１．２８ 倍和 １．４３（Ｐ＜０．０５）倍，ＳＯＤ 含量分别是对照的 ４．４１ 倍（Ｐ＜０．０５）、１．６８ 倍和 ３．２１（Ｐ＜
０．０５）倍。 接种 ＡＷＨ⁃ＮＳ６、ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ 和 ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ（ｐｑｑＥ）处理的植株 ＣＡＴ 含量与对照相比提

高了 １０９．６％（Ｐ＜０．０５）、２９．３４％和 ７８．７１％（Ｐ＜０．０５）（图 ３）。
２．３　 野生型、突变体和回补菌株盐碱土壤理化性质和酶活性的影响

由图 ４ 可知，与未接种植物相比，接种 ＡＷＨ⁃ＮＳ６、ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ、ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ（ｐｑｑＥ）均能降低土

壤 ｐＨ 值及土壤含盐量（图 ４）。 其中，菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６ 和 ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ（ｐｑｑＥ）处理组的土壤 ｐＨ 值及含盐

量分别为 ８．６４、１．９１ｇ ／ ｋｇ，８．７９、２．２５ｇ ／ ｋｇ。 与对照相比，接种三株菌株对土壤有机质含量影响有较大差异，接
种菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６ 处理组的土壤有机质含量比 ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ 处理组高 ３５．１５％（Ｐ＜０．０５），比 ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃
ΔｐｑｑＥ（ｐｑｑＥ）处理组高 ２３．５３％（图 ４）。 接种不同菌株对土壤全氮、全磷和全钾含量的影响均存在显著性差异

（图 ４）。 其中，野生型和回补菌株处理组的土壤全氮、全磷和全钾含量最高，与对照相比分别显著提高了
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图 ３　 ｐｑｑＥ 基因介导菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６、ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ 和 ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ（ｐｑｑＥ）对紫花苜蓿渗透调节能力和抗氧化酶活性的影响

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｑｑＥ ｇｅｎｅ ｍｅｄｉａｔｅｄ ｓｔｒａｉｎｓ ＡＷＨ⁃ＮＳ６， ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ ａｎｄ ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ（ｐｑｑＥ） ｏｎ ｏｓｍｏｔｉｃ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ

ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ａｌｆａｌｆａ．

Ｐｒｏ：脯氨酸 Ｐｒｏｌｉｎｅ；ＳＳ：可溶性糖 Ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｕｇａｒ；ＭＤＡ：丙二醛 Ｍａｌｏｎｄｉａｌｄｅｈｙｄｅ；ＰＯＤ：过氧化物酶 Ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ；ＳＯＤ：超氧化物歧化酶 Ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅ

ｄｉｓｍｕｔａｓｅ；ＣＡＴ：过氧化氢酶 Ｃａｔａｌａｓｅ；ＦＷ： 鲜重； 不同字母表示不同处理之间具有显著性差异（Ｐ＜０．０５）

１０．２９％、７．０５％、１１２．４％和 ４．８１％、２．５６％、６４．２４％。 野生型和回补菌株处理组的土壤碱解氮含量显著高于突

变体，分别提高了 ２０．４２％和 ９．６２％（图 ４）。 与对照相比，接种野生型和回补菌株菌株均分别显著提高了土壤

速效磷和速效钾含量 ４．８４％、１．７９％和 ８２．２８％、１９．３１％（图 ４）。 与空白土壤相比，这三株菌株对土壤理化性质

的影响均存在显著差异（Ｐ＜０．０５）。
接种野生型、突变体和回补菌株后对土壤酶活性的影响也存在差异（图 ５）。 与对照相比，接种野生型菌

株的土壤脲酶活性显著增加了 １０．７７％，而接种突变体和回补菌株的土壤脲酶活性均显著降低（图 ５）。 与对

照相比，接种这三株菌株处理的土壤蔗糖酶具有较大差异，显著增加了 １３７．９％、１７．３２％、６７．６７％（图 ５）。 接种

ＡＷＨ⁃ＮＳ６、ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ、ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ（ｐｑｑＥ）对土壤中性和碱性磷酸酶活性均有显著影响。 与对照

处理相比，接种这三株菌株后的土壤中性磷酸酶活性含量显著降低了 ５０．５４％、９２．７７％和 ２０．７８％（图 ５），碱性

磷酸酶活性分别是对照组的 １．７３ 倍、１．０４ 倍和 １．６７ 倍（Ｐ＜０．０５）（图 ５）。
２．４　 植物根际土壤微生物群落多样性和组成变化

为获得高质量的数据，对原始数据进行质量过滤、降噪、拼接及去嵌合体，共保留了 ７３３１７２４ 条 ｒｅａｄｓ。 共

构建了 ３０ 个文库并获得约 ２．０１ Ｇｂ 的数据，每个文库平均输出数据约为 ０．０６７ Ｇｂ。 群落的 Ａｌｐｈａ 多样性指数

见表 ２。 对紫花苜蓿根际土壤微生物群落在门和属水平的组成进行分析，结果如图 ６ 所示。 相对丰度较高的

前三个细菌门分别为酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｏｔａ）和假单胞菌门（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄｏｔａ）。
在不同菌株处理下，酸杆菌门和绿湾菌门丰度最高（图 ６）。 在属水平上，植物根际土壤中 Ａｒｄｅｎｔｉｃａｔｅｎａｌｅｓ
（８．８８％）、ＷＤ２１０１（４．６９％）和 Ｓｕｂｇｒｏｕｐ ７（４．３１％）的丰度较高（图 ６）。 与空白土壤相比，接种 ＡＷＨ⁃ＮＳ６、
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图 ４　 ｐｑｑＥ 基因介导菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６、ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ 和 ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ（ｐｑｑＥ）对盐碱土壤理化性质的影响

Ｆｉｇ．４　 Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｑｑＥ ｇｅｎｅ ｍｅｄｉａｔｅｄ ｓｔｒａｉｎｓ ＡＷＨ⁃ＮＳ６， ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ ａｎｄ ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ（ ｐｑｑＥ） ｏｎ ｔｈｅ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ
ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓａｌｉｎｅ⁃ａｌｋａｌｉ ｓｏｉｌ
Ｓａｌｔｎｅｓｓ：土壤含盐量 Ｓｏｉｌ ｓａｌｔｎｅｓｓ；ＳＯＭ：有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ；ＡＮ：有效氮 Ａｌｋａｌｉ⁃ｈｙｄｒｏｌｙｚｅｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＡＰ：有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＡＫ：
有效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；不同字母表示不同处理之间具有显著性差异（Ｐ＜０．０５）

ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ 和 ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ （ ｐｑｑＥ ） 后 显 著 降 低 了 Ｌｉｍｏｎｂａｃｔｅｒ 相 对 丰 度， 而 ＷＤ２１０１ 和

Ｖｉｃｉｎａｍｉｂａｃｔｅｒａｌｅｓ 相对丰度则增加。
采用 Ｍａｎｔｅｌ 检验评估土壤环境因子对细菌群落组成在门水平上的影响，并对土壤环境因子进行 Ｐｅａｒｓｏｎ

相关性分析（图 ７）。 结果表明，在门水平上，ｐＨ 值与 ＥＣ 呈正相关，与其余指标呈负相关；而电导率与 ＳＮＰ 呈

显著正相关，与 ＴＮ 呈显著负相关；Ｕｒｅ 与 ＥＣ 及 ｐＨ 值呈显著负相关与其余指标呈显著正相关。 紫花苜蓿根

际土壤理化性质及酶活性与细菌群落的冗余分析结果如图 ８ 所示。 结果表明， ｐＨ、Ｕｒｅ 与疣微菌门

（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）及浮酶菌门 （ Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏ） 呈负相关，ＴＰ、ＳＯＭ、ＡＮ、ＡＰ、ＡＫ、ＳＡＬＰ 和 ＥＣ 与疣微菌门

（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）及浮酶菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏ）呈正相关。 ＳＮＰ、ＴＮ、ＴＫ 和 ＳＣ 与酸性菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、黏
球菌门（Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ）和芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ）呈正相关，而 ｐＨ 与酸性菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、黏球菌

门（Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ）和芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ）呈负相关。

３　 讨论

盐渍土中大量富集的盐分离子加剧了磷沉降过程，使植物遭受盐胁迫和有效磷匮缺的交互作用。 ＰＳＢ 作
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图 ５　 ｐｑｑＥ 基因介导菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６、ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ 和 ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ（ｐｑｑＥ）对盐碱土酶活性的影响

Ｆｉｇ．５　 Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｑｑＥ ｇｅｎｅ ｍｅｄｉａｔｅｄ ｓｔｒａｉｎｓ ＡＷＨ⁃ＮＳ６， ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ ａｎｄ ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ（ ｐｑｑＥ） ｏｎ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ

ｓａｌｉｎｅ⁃ａｌｋａｌｉ ｓｏｉｌ

Ｕｒｅ：脲酶 Ｕｒｅａｓｅ；ＳＣ：蔗糖酶 Ｓｕｃｒａｓｅ；Ｓ⁃ＮＰ：中性磷酸酶 Ｎｅｕｔｒａｌ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ；Ｓ⁃ＡＬＰ：碱性磷酸酶 Ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ； 不同字母表示不同处理

之间具有显著性差异（Ｐ＜０．０５）

为根际微生态调控网络中的重要功能单元，其不仅通过分泌低分子量有机酸，来有效降低根际土壤 ｐＨ 值，还
可以螯合与盐分离子紧密结合的金属阳离子（如 Ｃａ２＋、Ａｌ３＋等），从而增溶磷酸盐沉淀，提高盐渍土中磷的生物

有效性［７］。 Ｊｉａｎｇ 等［１１，１８—１９］对黄河三角洲和新疆内陆盐碱地中的 ＰＳＢ 进行了挖掘，获得土著高效 ＰＳＢ 菌株

Ｐｒｏｖｉｄｅｎｃｉａ ｒｅｔｔｇｅｒｉ ＴＰＭ⁃２３，该菌株能够降低土壤 ｐＨ 值和盐离子含量，增加土壤速效氮、速效磷和速效钾含

量，并提高土壤磷酸酶、脲酶和脱氢酶活性，从而改善盐碱土理化性质，进而促进花生植株生长。 本研究结果

表明接种 ＰＳＢ 菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６ 能够显著提高紫花苜蓿生长性能与盐胁迫耐受性（图 １，２，３），这与众多研究报

道相一致［９，２０］。
目前，关于 ＰＳＢ 的分子生物学研究，主要集中在无机磷酸盐增溶相关基因的克隆（例如 ｐｑｑＥ、ｇｃｄ、ｇｄｈＡ、

ｇｄｈＢ），及这些基因对磷酸盐增溶的调控作用，而这些基因异源表达后，在农业生产中应用的相关报道较

少［２１—２２］。 Ｌｕｄｕｅñａ 等研究发现，将 Ｓｅｒｒａｔｉａ ｓｐ． Ｓ１１９ ｐｑｑＥ 突变体菌株接种花生和玉米后，植株生长参数无明

显差异［２３］。 而本研究结果表明，与未接种植物相比，在盐渍土条件下生长的紫花苜蓿植物，根际接种野生型

菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６、ｐｑｑＥ 基因突变体菌株和回补菌株后，均增加了植株生长性能和生物量积累（图 １），但与野生

型菌株相比，突变体对植物生长的促进作用明显减弱（图 １），回补菌株可部分恢复促生作用（图 １），这表明溶

磷基因 ｐｑｑＥ 基因的缺失与回补均会影响盐渍土中菌株对植物的促生作用。
植物遭受盐胁迫时，体内会产生大量渗透调节物质从而缓解盐胁迫损伤，脯氨酸和可溶性糖，作为核心渗

透保护剂，其含量在一定程度上，能反映植株的耐盐胁迫能力。 Ｄｏｎｇ 等研究发现，在盐胁迫下，接种铜绿假单

胞菌 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ＨＧ２８⁃５ 植物，脯氨酸和可溶性糖含量均有所提高，并降低了植物 ＭＤＡ 含量［２４］。
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图 ６　 接种菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６、ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ 和 ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ（ｐｑｑＥ）对土壤微生物在门（ａ）、属（ｂ）水平上群落组成的影响

Ｆｉｇ．６　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ （ａ） ａｎｄ ｇｅｎｕｓ （ｂ） ｌｅｖｅｌｓ ｅｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｓｔｒａｉｎｓ ＡＷＨ⁃ＮＳ６， ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ ａｎｄ

ＡＷＨ⁃ＮＳ６⁃ΔｐｑｑＥ（ｐｑｑＥ）

Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ： 酸杆菌门； Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｏｔａ：绿湾菌门； Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄｏｔａ：假单胞菌门； Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ： 浮霉菌门； Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ： 芽单胞菌

门； Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ： 拟杆菌门； Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｏｔａ： 放线菌门； Ｒｈｏｄｏｔｈｅｒｍｏｔａ：红热菌门； Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ：黏球菌门； Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ： 疣微菌门；

Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ： 蓝细菌门；Ｌｉｍｎｏｂａｃｔｅｒ： 湖杆菌属

本研究结果表明，与对照相比，接种野生型菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６ 和回补菌株，均会显著增加紫花苜蓿植株体内脯氨

酸和可溶性糖含量积累，但 ｐｑｑＥ 基因缺失突变体，对植株体内脯氨酸和可溶性糖含量的增加程度降低，这表

明菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６ 的 ｐｑｑＥ 基因可能参与了渗透物质的合成积累过程。 盐胁迫下，植物细胞内的活性氧

（ＲＯＳ）大量积累，导致膜脂过氧化程度加剧，进而产生丙二醛（ＭＤＡ） ［２５］。 与此同时，植物体内的抗氧化酶系

统（ＳＯＤ、ＰＯＤ、ＣＡＴ）被激活，其通过协同作用清除过量活性氧（ＲＯＳ），从而维持细胞氧化还原稳态［２６］。 Ｙｕａｎ
等研究发现，与未接种幼苗相比，在盐胁迫下，接种野生型 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｃｈｌｏｒｏｒａｐｈｉｓ ３０—８４ 触发植物的抗氧化

防御系统，增强过氧化氢酶活性，减少活性氧积累［２７］。 本研究结果表明，与对照植株相比，接种菌株 ＡＷＨ⁃
ＮＳ６ 和 ｐｑｑＥ 基因回补菌株显著抑制了植株 ＭＤＡ 含量的增加（图 ３），但显著增加了植株 ＳＯＤ、ＰＯＤ 和 ＣＡＴ 酶

活性，从而清除过量的 ＲＯＳ（图 ３），这表明菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６ 能够有效缓解盐胁迫诱导的植物膜脂过氧化损伤，
且 ｐｑｑＥ 基因可能参与了渗透胁迫引起的膜损伤与膜脂过氧化调控过程。

诸多研究表明，ＰＳＢ 分泌的有机酸和磷酸酶能够降低土壤 ｐＨ 值和盐离子含量，增加土壤速效氮、磷、钾
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图 ７　 环境因子与土壤细菌群落组成在门、属水平的曼特尔检验

Ｆｉｇ．７　 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌｓ
Ｍｅｎｔａｌ′ｓ：曼特尔检验 Ｍｅｎｔａｌ ｔｅｓｔ；∗Ｐ≤０．０５，∗∗Ｐ≤０．０１，∗∗∗Ｐ≤０．００１

含量，并提高土壤磷酸酶、脲酶和脱氢酶活性，从而改善盐碱土性质，进而促进植株的生长［２８—２９］。 Ｐｅｎｇ 等研

究发现，与野生性菌株相比，接种 Ｒａｈｎｅｌｌａ ａｑｕａｔｉｌｉｓ ＨＸ２ 突变体降低了土壤 ｐＨ 值［３０］。 而本研究发现，ｐｑｑＥ 基
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图 ８　 微生物群落（门水平）与土壤环境因子的冗余分析（ＲＤＡ）

Ｆｉｇ．８　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

ＥＣ：电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ

因的缺失和回补均削弱了菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６ 对盐渍土 ｐＨ 和含盐量的降低程度（图 ４），同时接种 Ｓｅｒｒａｔｉａ ｓｐ．
ＡＷＨ⁃ＮＳ６ 有机酸分泌相关基因 ｐｑｑＥ 缺失突变体，对土壤有机质、全 Ｎ、全 Ｐ、全 Ｋ 和碱解氮含量无显著增加

效果（图 ４）。 而回补菌株可显著增加土壤有机质、全 Ｎ、全 Ｐ、全 Ｋ、碱解氮和速效磷含量，但其效果未恢复到

野型菌株水平（图 ４）。 同时，突变体菌株和回补菌株，也削弱了菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６ 对土壤脲酶、蔗糖酶和碱性磷

酸酶活性的增加效果（图 ５），这表明 ｐｑｑＥ 基因可能参与调控菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６ 降低盐渍土的盐分含量、提高土

壤养分含量和土壤酶活性过程。
微生物群落是土壤生态系统中最活跃的组分，在土壤肥力状况、植物生长和胁迫耐受性方面发挥重要作

用［３１］。 目前，有关各种农业生态系统中的微生物多样性和功能，已有广泛研究［３２—３３］。 而盐渍土壤因长期受

渗透胁迫、离子毒害、氧化损伤等影响，形成了独特的微生物资源，其中对植物生长具有促进作用、提高植物耐

盐碱能力或拮抗有害微生物功能的类群（如固氮菌、解磷菌、解钾菌、嗜盐菌、嗜碱菌等），对盐碱地农业开发

具有重要价值［２４］。 本研究采用 １６Ｓ 扩增子绝对定量分析方法，解析了 ｐｑｑＥ 基因介导 ＰＳＢ 菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６，对
盐渍土中紫花苜蓿根际微生物菌群结构特征的影响。 本研究发现，无论是否接种菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６、ｐｑｑＥ 基因突

变体和回补菌株，均未改变土壤细菌群落在门水平上的组成，但改变了特定细菌群落在门水平上（如
Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ、Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｏｔａ 和 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ）的丰度。 而 Ｓｏｎｇ 等也发现与对照相比，接种菌株 Ｕｌｍｕｓ
ｃｈｅｎｍｏｕｉ （ＵＣ＿１、ＵＣ＿３、ＵＣ＿Ｊ 和 ＵＣ＿Ｍ）处理，增加了门水平上有益微生物的相对丰度，减少有害微生物的相对丰

度［３４］。 此外，本研究还发现，在属水平上丰度排名前 １１ 的菌属中约 １ ／ ３ 是未知细菌（图 ６），这表明盐渍土中蕴
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含丰富的潜在微生物资源，这些菌群可能蕴含独特的耐盐碱基因或代谢途径，具有巨大的开发和利用价值。
土壤环境因子是影响土壤细菌群落组成和结构的关键因素［３５—３６］。 Ｂａｈｒａｍ 等研究发现，环境因子和土壤

微生物间的相互作用，影响全球土壤菌群的丰度、结构和功能［３７］。 而本研究结果表明，酸杆菌门的丰度与土

壤有机质、全氮和碱解氮等养分指标呈正相关，与土壤 ｐＨ 呈显著的负相关，这与谭海霞等研究结果相类

似［３８］，推测可能是由于酸杆菌门包含的大量嗜酸菌，其在增溶盐渍土中的难溶性磷方面发挥重要作用。 此

外，本研究发现，菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６ 和回补菌株处理组中，一些功能菌种的丰度增加，如：芽单胞菌门、浮霉菌门

等，并与土壤全磷、速效磷等养分指标呈正相关，推测可能是由于芽单胞菌门的部分种属，具有解磷作用［３９］，
而浮霉菌门含有磷代谢相关的细菌，其在增强土壤氮磷钾元素循环中发挥重要作用［４０］。

４　 结论

耐盐碱溶磷菌能够提高盐渍生境中植物的生长与耐盐性。 本研究表明，接种耐盐碱溶磷细菌 ＡＷＨ⁃ＮＳ６
和其有机酸分泌相关基因 ｐｑｑＥ 回补菌株，均能促进紫花苜蓿株高、根长和生物量的积累。 同时，也增强了植

株的渗透调节能力（脯氨酸、可溶性糖）和抗氧化酶活性（ＳＯＤ、ＰＯＤ 和 ＣＡＴ），并改善了植株对氮、磷、钾等关

键养分的吸收。 此外，菌株 ＡＷＨ⁃ＮＳ６ 和回补菌株的接种均能通过改善土壤理化性质和提高土壤酶活性，从
而改变土壤微生物群落结构和组成，富集了芽单胞菌和浮霉菌等解磷功能的菌群，进而促进土壤氮磷循环。
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