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　 　 摘要:　 为缓解干旱胁迫对烟草生长的影响ꎬ本研究从干旱烟草根际土壤中筛选无拮抗作用的促生抗旱微生

物ꎬ对其进行鉴定ꎬ并以无菌水为对照(ＣＫ)ꎬ通过促生抗旱微生物单独及复配的灌根试验ꎬ分析其对干旱胁迫下烟

草生理生化指标及土壤微生物群落结构的影响ꎮ 结果表明ꎬ共鉴定得到 ７ 株具有溶磷、产吲哚乙酸(ＩＡＡ)、产铁载

体和产 １￣氨基环丙烷￣１￣羧酸(ＡＣＣ)脱氨酶能力的菌株ꎬ其中菌株 Ｌ５Ｎ１ 促生能力最强ꎬ菌株 Ｓ２￣１ 抗旱能力最强ꎮ
Ｌ５Ｎ１ 菌株和 Ｓ２￣１ 菌株经鉴定分别为居中克吕沃尔氏菌(Ｋｌｕｙｖｅｒａ ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａ)和亚麻假单胞菌(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｌｉｎｉ)ꎮ
促生抗旱微生物可改善烟草农艺性状ꎬ降低烟叶丙二醛含量ꎬ提升烟草抗氧化能力ꎬ其中菌株 Ｌ５Ｎ１ 和 Ｓ２￣１ 复配处

理的效果最为显著ꎮ 干旱胁迫 ２１ ｄꎬＬ５Ｎ１ 和 Ｓ２￣１ 复配处理土壤含水率较 ＣＫ 提高 ６３􀆰 ２０％ꎬ土壤蔗糖酶活性、脱氢

酶活性、脲酶活性和酸性磷酸酶活性分别较 ＣＫ 提高 ４５７􀆰 １４％、４１６􀆰 ９１％、５３􀆰 ５４％和 ９３􀆰 ８０％ꎬ假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏ￣
ｍｏｎａｓ)、出芽菌属(Ｇｅｍｍａｔａ)、酸杆菌属(Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ)细菌的相对丰度显著高于 ＣＫꎮ 综上ꎬ本研究筛选得到的促生

菌株 Ｌ５Ｎ１ 和抗旱菌株 Ｓ２￣１ 复配能有效提升烟草在干旱胁迫下的生长性能和适应能力ꎮ
关键词:　 干旱胁迫ꎻ 烟草ꎻ 促生抗旱微生物ꎻ 植株抗旱性ꎻ 土壤酶活

中图分类号:　 Ｓ５７２　 　 　 文献标识码:　 Ａ　 　 　 文章编号:　 １０００￣４４４０(２０２５)１２￣２３１５￣１１

Ｄｒｏｕｇｈｔ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ￣ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ａｎｄ
ｄｒｏｕｇｈｔ￣ｔｏｌｅｒａｎｔ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ
ＴＡＮＧ Ｍａｏｘｉａｎｇ１ꎬ　 ＬＩ Ｂｉｎ２ꎬ　 ＹＡＮ Ｆａｎｇｆａｎｇ３ꎬ　 ＬＩ Ｐｅｎｇ１ꎬ　 ＬＩ Ｊｉａｎｐｅｎｇ１ꎬ　 ＨＡＮ Ｑｉｎ１ꎬ　 ＧＡＯ Ｙｏｎｇｘｉａｎｇ１ꎬ　
ＬＩＵ Ｄｏｎｇｙａｎｇ４ꎬ　 ＱＩＵ Ｚｈｏｎｇｐｉｎｇ１

(１.Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇꎬ Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｊｉａｏｔｏｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｃｈｅｎｇｄｕ ６１００３１ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ２.Ｌｕｚｈｏｕ Ｂｒａｎｃｈ ｏｆ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｉａｌ Ｔｏｂａｃｃｏ Ｃｏｍ￣
ｐａｎｙꎬ Ｌｕｚｈｏｕ ６４６６９９ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ３.Ｐａｎｚｈｉｈｕａ Ｂｒａｎｃｈ ｏｆ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｉａｌ Ｔｏｂａｃｃｏ Ｃｏｍｐａｎｙꎬ Ｐａｎｚｈｉｈｕａ ６１７０００ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ４. Ｌｉａｎｇｓｈａｎ Ｂｒａｎｃｈ ｏｆ Ｓｉ￣
ｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｉａｌ Ｔｏｂａｃｃｏ Ｃｏｍｐａｎｙꎬ Ｌｉａｎｇｓｈａｎ ６１５０００ꎬ Ｃｈｉｎａ)

　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ａｌｌｅｖｉａｔｅ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏꎬ ｎｏｎ￣ａｎｔａｇｏｎｉｓｔｉｃ ｇｒｏｗｔｈ￣ｐｒｏｍｏ￣
ｔｉｎｇ ａｎｄ ｄｒｏｕｇｈｔ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｒｏｕｇｈｔ￣ｓｔｒｅｓｓｅｄ ｔｏｂａｃｃｏ ｗｅｒｅ ｓｃｒｅｅｎｅｄ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ
ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ａｎｄ ｓｔｅｒｉｌｅ ｗａｔｅｒ ｗａｓ ｕｓｅｄ ａｓ ｃｏｎｔｒｏｌ (ＣＫ)ꎬ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｒｏｕｇｈｔ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｏｎ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ａｎｄ ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｂｙ ｒｏｏｔ ｉｒｒｉｇａ￣

ｔｉｏｎ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ｓｉｎｇｌｅ ａｎｄ ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｄｒｏｕｇｈｔ￣
ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ
ｓｅｖｅｎ ｓｔｒａｉｎｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ａｂｉｌｉｔｙ ｔｏ ｄｉｓｓｏｌｖｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎬ ｐｒｏ￣
ｄｕｃｅ ｉｎｄｏｌｅａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄ ( ＩＡＡ)ꎬ ｐｒｏｄｕｃｅ ｓｉｄｅｒｏｐｈｏｒｅ ａｎｄ
ｐｒｏｄｕｃｅ １￣ａｍｉｎｏｃｙｃｌｏｐｒｏｐａｎｅ￣１￣ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄ ( ＡＣＣ )
ｄｅａｍｉｎａｓｅ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ. Ａｍｏｎｇ ｔｈｅｍꎬ ｓｔｒａｉｎ Ｌ５Ｎ１ ｈａｄ
ｔｈｅ ｓｔｒｏｎｇｅｓｔ ｇｒｏｗｔｈ￣ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ａｂｉｌｉｔｙꎬ ａｎｄ ｓｔｒａｉｎ Ｓ２￣１ ｈａｄ
ｔｈｅ ｓｔｒｏｎｇｅｓｔ ｄｒｏｕｇｈｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ. Ｌ５Ｎ１ ａｎｄ Ｓ２￣１ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎ￣

５１３２



ｔｉｆｉｅｄ ａｓ Ｋｌｕｙｖｅｒａ ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａ ａｎｄ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｌｉｎｉ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ￣ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ａｎｄ ｄｒｏｕｇｈｔ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ
ｃｏｕｌｄ ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏꎬ ｒｅｄｕｃｅ ｔｈｅ ｍａｌｏｎｄｉａｌｄｅｈｙｄｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ｌｅａｖｅｓꎬ ａｎｄ ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ａｎ￣
ｔｉｏｘｉｄａｎｔ ｃａｐａｃｉｔｙ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ. Ａｍｏｎｇ ｔｈｅｍꎬ ｔｈｅ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔｒａｉｎｓ Ｌ５Ｎ１ ａｎｄ Ｓ２￣１ ｈａｄ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔ. Ａｆｔｅｒ
２１ ｄａｙｓ ｏｆ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓꎬ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ Ｌ５Ｎ１ ａｎｄ Ｓ２￣１ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｗａｓ ６３.２０％ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ
ＣＫꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｓｕｃｒａｓｅꎬ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅꎬ ｕｒｅａｓｅ ａｎｄ ａｃｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ｗｅｒｅ ４５７.１４％ꎬ ４１６.９１％ꎬ
５３􀆰 ５４％ ａｎｄ ９３. ８０％ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ＣＫꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓꎬ Ｇｅｍｍａｔａ ａｎｄ
Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ＣＫ. Ｉｎ ｓｕｍｍａｒｙꎬ ｔｈｅ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ￣ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｓｔｒａｉｎ Ｌ５Ｎ１ ａｎｄ
ｔｈｅ ｄｒｏｕｇｈｔ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｓｔｒａｉｎ Ｓ２￣１ ｓｃｒｅｅｎｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｃａｎ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙ ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ａｎｄ ａｄａｐｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ
ｔｏｂａｃｃｏ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓꎻ ｔｏｂａｃｃｏꎻ ｇｒｏｗｔｈ￣ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ａｎｄ ｄｒｏｕｇｈｔ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓꎻ ｐｌａｎｔ ｄｒｏｕｇｈｔ ｒｅｓｉｓｔ￣
ａｎｃｅꎻ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ

　 　 中国烟草产业规模和产值均位居世界第一[１]ꎮ
近 ２０ 年来ꎬ随着气候变化导致水资源短缺ꎬ进而引

发的农业干旱成为限制烟叶产量提升的关键因

素[２￣３]ꎮ 干旱胁迫一方面能降低烟草植株根系活力、
减少株高和叶面积ꎬ还能导致烟草植株体内活性氧

代谢失衡、丙二醛(ＭＤＡ)含量升高、细胞膜结构损

伤[４]ꎮ 此外ꎬ干旱胁迫还能显著改变土壤微生物群

落结构和功能ꎬ使得土壤微生物多样性下降、关键功

能微生物活性受抑制、土壤酶活性降低ꎬ加剧了土壤

养分循环障碍ꎬ降低了烟草种植系统的稳定性[５]ꎮ
传统抗旱技术如灌溉措施优化和抗旱品种选育

虽有一定效果ꎬ但存在成本高、资源有限等弊端ꎮ 近

年来利用绿色、高效的微生物技术进行作物抗旱研

究逐渐受到关注ꎮ 植物微生物可通过促生、抗旱等

多种机制来提升植物对干旱胁迫环境的适应能

力[６]ꎮ 干旱环境下ꎬ土壤养分供应受限ꎬ植物对磷

的需求量显著增加[７]ꎬ功能微生物可通过分泌有机

酸降解难溶性磷ꎬ进而提高植物对土壤养分的利用

效率ꎬ促进植物生长[８]ꎮ 芽孢杆菌和固氮菌等促生

微生物还能合成吲哚乙酸( ＩＡＡ)ꎬ促进植物根系分

支和延伸ꎬ从而增强根系吸水能力ꎬ提高植物对干旱

逆境的适应性[９￣１０]ꎮ 分泌铁载体和 １￣氨基环丙烷￣１￣
羧酸(ＡＣＣ)脱氨酶等代谢产物的功能微生物能通

过特定代谢产物直接介入植物抗逆反应ꎮ 铁载体通

过螯合土壤中的铁离子ꎬ提高植物对铁元素的吸收

效率ꎬ从而维持胁迫条件下的细胞代谢与酶活性ꎬ增
强植株抗逆性[１１]ꎮ 而 ＡＣＣ 脱氨酶则通过降低植物

体内乙烯前体 ＡＣＣ 的含量ꎬ减少乙烯生成ꎬ从而缓

解干旱胁迫对植物生长的抑制作用[１２]ꎮ 因此ꎬ筛选

具备“溶磷、产 ＩＡＡ”等促生特性和“产铁载体、ＡＣＣ
脱氨酶”等抗旱功能的微生物ꎬ并形成互补协同的

复合菌群ꎬ对提升作物的综合抗旱能力具有重要的

理论意义和应用前景[１３]ꎮ
利用根际微生物提升植物抵御干旱的能力是行

之有效的抗旱措施ꎬ但现有研究多集中在促生或抗

旱单一功能ꎬ且促生或抗旱微生物在烟草应对干旱

逆境中的应用还鲜有报道ꎮ 为此ꎬ本研究从干旱胁

迫烟草根际土壤中筛选具备溶磷、产 ＩＡＡ、产铁载体

和产 ＡＣＣ 脱氨酶等多重功能的促生抗旱菌株ꎬ并结

合不同菌株在促生和抗旱能力上的功能优势ꎬ设计

联合应用策略ꎬ研究其对烟草生长及根际微生物的

影响ꎬ为提升烟草的抗旱种植水平和烟草产业可持

续发展提供技术支撑ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

供试土壤于 ２０２１ 年 ５ 月取自四川省攀枝花市

米易县湾丘彝族自治乡(１０２􀆰 １１°Ｅꎬ２７􀆰 ０４°Ｎ)种植

烟草地块耕作层ꎮ 土壤类型为红色砂壤土ꎬ土壤 ｐＨ
６􀆰 １２ꎬ电导率 １５３􀆰 ３０ ｍＳ / ｃｍꎬ含水率 ２􀆰 ５５％ꎬ有机质

含量 ９􀆰 ０９ ｇ / ｋｇꎬ碱解氮含量 ４６􀆰 ８７ ｍｇ / ｋｇꎬ有效磷含

量 ２７７􀆰 ５４ ｍｇ / ｋｇꎬ速效钾含量 ８８􀆰 ２４ ｍｇ / ｋｇꎮ 该地

区气候干燥、太阳辐射强ꎬ烟草生育期常面临干旱胁

迫ꎮ 供试土壤一方面用于促生抗旱菌的筛选ꎬ另一

方面用于盆栽试验ꎮ
１.２　 菌株筛选与鉴定

取 １０ ｇ 烟草根际土壤ꎬ用 ９０ ｍＬ 无菌水稀释后

涂布于 ＬＢ 固体培养基上ꎬ２８ ℃培养２８~ ４８ ｈꎬ挑选

形态各异的单菌落进行分离纯化ꎬ建立烟草根际细

菌资源库ꎮ 利用含 １５％聚乙二醇 ６０００(ＰＥＧ￣６０００)
的 ＬＢ 固体培养基ꎬ模拟干旱胁迫ꎬ划线接种烟草根

际细菌ꎬ在干旱胁迫培养基上培养 ３６ ｈꎬ挑选能正常
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生长的细菌ꎬ定义为耐旱菌株[１４]ꎮ 进一步采用钼锑

抗比色法[１５]、Ｓａｌｋｏｗｓｋｉ 法[８]、铬天青比色法[８] 分别

测定耐旱菌株的溶磷能力、产 ＩＡＡ 能力和产铁载体

能力ꎬ以 ＡＣＣ 为唯一氮源测定耐旱菌株的产 ＡＣＣ
脱氨酶能力[１６]ꎮ 此外ꎬ在含 １５％ ＰＥＧ￣６０００ 的 ＬＢ
液体培养基和无胁迫的 ＬＢ 液体培养基中培养耐旱

菌株 ３６ ｈꎬ利用紫外分光光度计测定培养液在 ６００
ｎｍ 的吸光度(ＯＤ６００)ꎬ并计算其比值ꎬ定义为耐旱性

指数ꎬ用于表达干旱胁迫下菌株的生长保持能力ꎮ
结合耐旱性指数及促生抗旱指标ꎬ综合评价筛选出

具有较强促生抗旱潜力的优势菌株ꎬ再用滤纸法测

定选定菌株之间的拮抗作用[１７]ꎮ
将筛选得到的促生抗旱潜力较强的优势菌株接

种至 ＬＢ 培养基ꎬ待其形成典型菌落后ꎬ观察细菌形

态学特征ꎬ检测其生理生化指标ꎬ并参照文献[１８]
进行菌种鉴定ꎮ 菌株分子鉴定委托北京擎科生物科

技有限公司完成ꎬ测序结果提交至 ＧｅｎＢａｎｋ 数据

库ꎬ通过 Ｂｌａｓｔ 序列比对分析确定菌株的近缘关系ꎻ
采用 ＭＥＧＡ Ｘ１０. １. ８ 软件ꎬ基于邻接法(Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣
ｊｏｉｎｉｎｇꎬＮＪ)构建系统发育进化树[１９]ꎬ以明确菌株的

系统发育地位ꎮ
１.３　 盆栽试验

烟草盆栽试验于西南交通大学温室大棚中进

行ꎮ 利用泥炭土与蛭石３ ∶ １ 质量比的基质进行烟

草育苗ꎬ当烟苗长出４~ ５ 张真叶时ꎬ选择长势一致、
生长良好的植株移栽至装有 ４􀆰 ０ ｋｇ 土壤的聚乙烯

盆中(盆底径 １７􀆰 ０ ｃｍꎬ口径 ２３􀆰 ７ ｃｍꎬ盆高 １９􀆰 ０ ｃｍ)
每盆移栽 １ 株ꎬ共 １２ 盆ꎮ 移栽时ꎬ以无菌水为对照

(ＣＫ)ꎬ设置促生效果较好的菌液、抗旱效果较好的

菌液以及促生与抗旱较好的 ２ 种菌液１ ∶ １ 体积比

的混合菌液灌根接种处理ꎮ 每处理 ３ 盆ꎬ菌液接种

量 １００ ｍＬꎮ 各菌液处理的菌落形成单位 １× １０８

ＣＦＵ / ｍＬꎬ由无菌水重悬得到ꎮ 移栽后采用称重法

控制盆栽灌水量ꎬ保持各处理土壤含水率在 ３０％左

右ꎮ 缓苗后 ７ ｄꎬ开始连续 ２１ ｄ 的断水干旱处理ꎮ
试验过程中采取随机分组排布试验盆位置ꎬ并每 ３ ｄ
随机更换一次位置ꎬ避免光照、温度和风等外部因素

对试验造成干扰ꎮ 试验期间ꎬ所有处理均不施肥ꎬ以
排除施肥干扰ꎮ 每个处理 ３ 个重复ꎮ
１.４　 烟草样品采集与测定

烟草农艺性状调查参照烟草行业标准«烟草农

艺性状调查测量方法» (ＹＣ / Ｔ １４２－２０１０) [２０] 进行ꎮ

于干旱处理前与处理第 ７ ｄ、１４ ｄ 和 ２１ ｄꎬ分别采集

烟叶和根际土壤样品ꎬ用于测定烟叶渗透调节物质、
ＭＤＡ(丙二醛)含量和超氧化物歧化酶(ＳＯＤ)、过氧

化物酶(ＰＯＤ)和过氧化氢酶(ＣＡＴ)等抗氧化酶活

性ꎬ以及根际土壤含水量、酶活性和微生物多样性ꎮ
分别采用蒽酮比色法、考马斯亮蓝 Ｇ￣２５０ 法和酸性

茚三酮比色法测定烟叶可溶性糖含量、可溶性蛋白

含量和脯氨酸含量[２１]ꎮ 采用硫代巴比妥酸法[２２] 测

定烟叶 ＭＤＡ 含量ꎮ 分别采用抑制氮蓝四唑(ＮＢＴ)
光还原法、愈创木酚法、Ｈ２Ｏ２分解速率法测定烟叶

ＳＯＤ 活性、ＰＯＤ 活性、ＣＡＴ 活性ꎮ
根际土壤含水量通过称重法测定ꎮ 将新鲜土壤

样品在 １０５ ℃烘干至恒重ꎬ根据失重比例计算土壤

含水率[２２]ꎮ 土壤脲酶活性、蔗糖酶活性、脱氢酶活

性、酸性磷酸酶活性分别采用尿素比色法、３ꎬ５￣二硝

基水杨酸法、三苯基四氮唑氯化物还原法、对硝基苯

磷酸酯水解法[２３]测定ꎮ
提取土壤细菌 ＤＮＡ 后ꎬ利用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ４

区引物 ５１５Ｆ(５′￣ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ￣３′)和

８０６Ｒ(５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣３′) [２４] 进行

ＰＣＲ 扩增ꎮ 扩增产物委托上海美吉生物医药科技

有限公司基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 平台进行高通量测序ꎬ
测序数据通过 ＤＡＤＡ２ 算法去除噪声ꎬ并进行拼接ꎬ
构建特征序列变异单元 ( Ａｍｐｌｉｃｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｖａｒｉ￣
ａｎｔｓꎬ ＡＳＶ) [２５]用于分析根际微生物群落结构和多

样性ꎮ 基于 Ｒ 语言 Ｖｅｇａｎ 包计算微生物群落 Ｓｈａｎ￣
ｎｏｎ 指数和 ＡＣＥ 指数ꎬ基于 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 距离矩阵及

主坐标分析(ＰＣｏＡ)明确土壤微生物的 β 多样性ꎬ基
于 Ｒ 语言 ＶｅｎｎＤｉａｇｒａｍ 包分析处理间微生物 Ｖｅｎｎ
图ꎬ采用 ｔ 检验进行不同处理门水平和属水平微生

物物种差异分析ꎮ
１.５　 数据分析

采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０２１ 软件进行数据分析ꎮ
采用 Ｒ ４.２.１ 软件和最小显著差异法(ＬＳＤ)进行处

理间差异显著性分析(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 促生抗旱微生物的筛选与鉴定

２.１.１　 促生抗旱微生物的筛选 　 模拟干旱胁迫条

件下ꎬ共筛选获得 ６８ 株能正常生长的功能菌株ꎮ 进

一步测定 ６８ 株功能菌株的溶磷、产 ＩＡＡ、产铁载体

和产 ＡＣＣ 脱氨酶能力ꎬ获得 ７ 株同时具备以上 ４ 种
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能力的促生抗旱菌株(表 １)ꎮ 其中ꎬ菌株 Ｌ５Ｎ１ 促

生能力最强ꎬ其溶磷能力和 ＩＡＡ 产量分别为 ６３３􀆰 ３０
ｍｇ / Ｌ和 ３９􀆰 ５５ ｍｇ / Ｌꎻ菌株 Ｓ２￣１ 抗旱能力最强ꎬ其产

铁载体和 ＡＣＣ 脱氨酶活性分别为 ４８􀆰 ４８％和 ０􀆰 ２２
Ｕ / ｍｇꎮ Ｓ２￣１、Ｌ５Ｎ１ 和 Ｌ７Ｎ５ 的耐旱性指数均超过

０􀆰 ８０ꎬ表现出较强的干旱适应潜力ꎮ 综合分析菌株

的促生能力(溶磷、产 ＩＡＡ)与抗旱能力(产铁载体、
产 ＡＣＣ 脱氨酶及耐旱性指数)表现ꎬ最终确定 Ｌ５Ｎ１
和 Ｓ２￣１ 作为后续研究菌株ꎮ 滤纸片试验结果表明ꎬ
Ｌ５Ｎ１ 与 Ｓ２￣１ 之间无拮抗作用(图 １)ꎮ

表 １　 功能菌株的促生抗旱能力

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｒｏｗｔｈ￣ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ａｎｄ ｄｒｏｕｇｈｔ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｃａｐａｃｉｔｙ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｓｔｒａｉｎｓ

菌株

促生能力

溶磷能力
(ｍｇ / Ｌ)

产吲哚乙酸能力
(ｍｇ / Ｌ)

抗旱能力

铁载体表达量
(％)

ＡＣＣ 脱氨酶活性
(Ｕ / ｍｇ) 耐旱性指数

Ｌ３Ｎ２２ ４５７.３８±４４.１９ｂ ２８.５４±２.０１ｂ ２３.５４±３.２３ｅ ０.０２±０.０１１ ３ｃ ０.７８±０.０１７ｃ

Ｌ５Ｎ１ ６３３.３０±３３.９４ａ ３９.５５±０.２４ａ ４６.６７±１.９９ｂ ０.０１±０.００２ ８ｃ ０.８８±０.０１５ｂ

Ｌ５Ｎ２ ３９９.７１±３８.３５ｃ ２６.７４±２.３１ｂｃ ３８.２３±６.３１ｃ ０.０２±０.００２ ９ｃ ０.４５±０.０１６ｆ

Ｌ７Ｎ５ ４５７.０２±２１.７４ｂ ６.９８±０.４７ｅ ４５.６９±２.１８ｂ ０.１３±０.００２ ４ｂ ０.８６±０.０１４ｂ

Ｓ２￣１ ３９１.８３±３３.０９ｃ １５.０８±０.６２ｄ ４８.４８±１.４６ａ ０.２２±０.０１１ ０ａ ０.９５±０.０１４ａ

Ｓ２￣３ ３８９.５５±１９.６８ｃ ２９.４２±０.６７ｂ ２８.６７±３.８９ｄ ０.０１±０.０００ ４ｃ ０.６５±０.０１６ｄ

Ｓ２￣４ ４５１.２２±１３.７８ｂ ５.０７±１.２７ｅ ３９.６３±１１.３０ｃ ０.０４±０.０７０ ２ｃ ０.５８±０.０１５ｅ
同一列数据后不同小写字母表示处理间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ ＡＣＣ:１￣氨基环丙烷￣１￣羧酸ꎮ

图 １　 Ｌ５Ｎ１ 菌株与 Ｓ２￣１菌株的拮抗试验

Ｆｉｇ.１　 Ａｎｔａｇｏｎｉｓｔｉｃ ｔｅｓｔ ｏｆ Ｌ５Ｎ１ ｓｔｒａｉｎ ａｎｄ Ｓ２￣１ ｓｔｒａｉｎ

２.１.２　 促生抗旱微生物的鉴定　 菌株 Ｌ５Ｎ１ 菌落呈

圆形或近圆形ꎬ扁平状ꎬ整齐ꎬ乳黄色ꎬ光滑湿润(图
２Ａ)ꎻＳ２￣１ 菌落呈圆形ꎬ扁平状ꎬ啮蚀状ꎬ乳白色ꎬ粗
糙略湿润(图 ２Ｂ)ꎮ Ｌ５Ｎ１ 和 Ｓ２￣１ 均为革兰氏阴性

杆菌ꎬ无芽孢ꎮ
基于最近邻方法(ＮＪ 法)构建的菌株 Ｌ５Ｎ１ 和

Ｓ２￣１ 系统发育进化树如图 ２Ｃ 所示ꎮ 从图中可以看

出ꎬ菌株 Ｌ５Ｎ１ 位于克吕沃尔氏菌属(Ｋｌｕｙｖｅｒａ)的分

支上ꎬ与居中克吕沃尔氏菌(Ｋｌｕｙｖｅｒａ ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａ)亲
缘关系最近ꎻ菌株 Ｓ２￣１ 位于假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏ￣
ｍｏｎａｓ)的分支上ꎬ与亚麻假单胞菌 ( Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ
ｌｉｎｉ)亲缘关系最近ꎮ 因此ꎬＬ５Ｎ１ 为居中克吕沃尔氏

菌ꎬＳ２￣１ 为亚麻假单胞菌ꎮ Ｌ５Ｎ１ 和 Ｓ２￣１ 均保藏于

中国典型培养物保藏中心ꎬ保藏编号分别为 ＣＣＴＣＣ
ＮＯ.Ｍ ２０２２５３１ 和 ＣＣＴＣＣ ＮＯ.Ｍ ２０２２５３０ꎮ
２.１.３ 　 促生抗旱复配菌株的抗旱能力 　 Ｌ５Ｎ１ 和

Ｓ２￣１ 按１ ∶ １ 比例复配菌群(ＬＳ)的溶磷能力、产 ＩＡＡ
能力、 铁载体表达量、 ＡＣＣ 脱氨酶活性分别为

(９４３.７８± ６０􀆰 １０ ) ｍｇ / Ｌ、 (６０.１３± ２􀆰 ２４ ) ｍｇ / Ｌ、
６５.７３％±３􀆰 ２０％、(０.４８±０􀆰 ０１) Ｕ / ｍｇꎬ分别比 Ｌ５Ｎ１
菌株提高 ４９􀆰 ０３％、５２􀆰 ０４％、４０􀆰 ８４％和４ ７００􀆰 ００％ꎬ
分别比 Ｓ２￣１ 菌株提高 １４０􀆰 ８６％、２９８􀆰 ７４％、３５􀆰 ５８％
和 １１８􀆰 １８％ꎬ可见 Ｌ５Ｎ１ 和 Ｓ２￣１ 按１ ∶ １ 比例混合使

用在促生抗旱功能方面具有协同增效作用ꎮ
２.２　 促生抗旱微生物对烟草生长的影响

２.２.１　 促生抗旱微生物对烟草农艺性状的影响 　
干旱胁迫 ２１ ｄꎬ不同处理烟草的生长情况如图 ３ 所

示ꎮ 从图中可以看出ꎬ持续断水 ２１ ｄ 后ꎬ烟草所受

干旱程度加重ꎬ烟草叶片出现不同程度的萎蔫ꎮ 其

中ꎬＣＫ 烟草叶片萎蔫程度最大ꎬＬＳ 处理未见萎蔫ꎮ
与叶片相似ꎬＬ５Ｎ１ 和 Ｓ２￣１ 菌液复配处理(ＬＳ)侧根

生长多且浓密ꎬ能显著改善烟草根系发育情况ꎬ提高

烟草的水分吸收能力ꎬ从而增强烟草在干旱环境中

的适应性ꎮ 即 Ｌ５Ｎ１、Ｓ２￣１ 和 ＬＳ 均能显著改善烟株

干旱胁迫下的生长状况ꎬ其中 ＬＳ 处理效果最为显

著ꎬ缓解干旱胁迫的能力优于 Ｌ５Ｎ１ 菌液处理或Ｓ２￣１
菌液处理ꎮ
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Ａ:Ｌ５Ｎ１ 菌落形态图ꎻＢ:Ｓ２￣１ 菌落形态图ꎻＣ:Ｌ５Ｎ１ 和 Ｓ２￣１ 系统发育树ꎮ
图 ２　 Ｌ５Ｎ１ 和 Ｓ２￣１的菌株特征及系统发育树

Ｆｉｇ.２　 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｔｒａｉｔｓ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｔｒａｉｎｓ Ｌ５Ｎ１ ａｎｄ Ｓ２￣１

ＣＫ、Ｌ５Ｎ１、Ｓ２￣１、ＬＳ 分别为无菌水灌根对照、Ｌ５Ｎ１ 菌液灌根处理、Ｓ２￣１ 菌液灌根处理、Ｌ５Ｎ１ 菌液与 Ｓ２￣１ 菌液 １ ∶ １ 复配灌根处理ꎮ
图 ３　 烟草促生抗旱微生物对烟草生长的影响

Ｆｉｇ.３　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｇｒｏｗｔｈ￣ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ａｎｄ ｄｒｏｕｇｈｔ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ

　 　 干旱胁迫 ２１ ｄꎬ烟草植株的农艺性状如表 ２ 所

示ꎮ 从表中可以看出ꎬ不同处理间烟草农艺性状存

在显著差异ꎮ ＬＳ 处理烟草植株株高、茎粗、最大叶

面积、地上部鲜重、地下部鲜重和总鲜重分别比 ＣＫ
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提高 ６２􀆰 ６６％、３３􀆰 ８７％、１０３􀆰 ７１％、１４２􀆰 ２０％、２５􀆰 ２５％
和 １１５􀆰 ９０％ꎬ整体效果最佳ꎮ Ｓ２￣１ 处理和 Ｌ５Ｎ１ 处

理株高、最大叶面积、地上部鲜重、总鲜重均显著高

于 ＣＫꎬＳ２￣１ 处理烟草的株高和地上部鲜重分别比

Ｌ５Ｎ１ 处 理 提 高 ２４􀆰 １８％、 ２２􀆰 ８４％ꎮ 因 此ꎬ 施 用

Ｌ５Ｎ１、Ｓ２￣１ 和 ＬＳ 菌液均能改善干旱胁迫下烟草植

株农艺性状ꎬ其中 ＬＳ 处理的促生抗旱效果更优ꎮ

表 ２　 不同处理对烟草植株农艺性状的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔ

处理
株高
(ｃｍ)

茎粗
(ｍｍ)

最大叶面积
(ｃｍ２)

单株地上部鲜重
(ｇꎬ１ 株)

单株地下部鲜重
(ｇꎬ１ 株)

单株总鲜重
(ｇꎬ１ 株)

ＣＫ １９.９０±０.８２ｃ ４.３４±０.１７ｂ １６８.６３±２１.５１ｂ １４.６２±２.１１ｄ ４.００±０.５７ｂ １８.６２±２.６０ｃ

Ｌ５Ｎ１ ２３.５７±０.７５ｂ ４.６６±０.７３ｂ ３０８.７４±６６.３２ａ ２２.４２±２.０４ｃ ４.６３±０.３３ａｂ ２７.４３±１.９５ｂ

Ｓ２￣１ ２９.２７±３.１１ａ ４.８２±０.３７ａｂ ３６６.４３±８０.７６ａ ２７.５４±３.９９ｂ ４.７９±０.５０ａｂ ３２.１６±４.３０ｂ

ＬＳ ３２.３７±１.３５ａ ５.８１±０.７５ａ ３４３.５２±４１.３６ａ ３５.４１±１.５４ａ ５.０１±０.１３ａ ４０.２０±２.０３ａ
ＣＫ、Ｌ５Ｎ１、Ｓ２￣１、ＬＳ 见图 ３ 注ꎮ 同一列数据后不同小写字母表示处理间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

２.２.２　 促生抗旱微生物对烟叶渗透调节物质的影

响　 模拟干旱胁迫下ꎬ不同处理烟叶可溶性糖含量、
脯氨酸含量和可溶性蛋白含量的变化特征如图 ４ 所

示ꎮ 从图中可以看出ꎬ随着干旱胁迫时间的延长ꎬ烟
叶可溶性糖含量与脯氨酸含量呈逐渐升高趋势ꎬ而
可溶性蛋白含量呈逐渐降低趋势ꎮ 干旱胁迫处理

２１ ｄꎬＬ５Ｎ１、Ｓ２￣１ 和 ＬＳ 处理可溶性糖含量与脯氨酸

含量均显著低于 ＣＫꎬＬ５Ｎ１、Ｓ２￣１ 和 ＬＳ 处理可溶性

糖 含 量 分 别 比 ＣＫ 降 低 ２９􀆰 ５９％、 ４４􀆰 ３５％ 和

４６􀆰 ５９％ꎬ脯氨酸含量分别降低 ４６􀆰 ３８％、５１􀆰 ６５％和

８０􀆰 ９８％ꎮ 这说明ꎬ干旱胁迫处理 ２１ ｄꎬＣＫ 面临较强

的干旱胁迫ꎬ需要积累更多的渗透调节物质来应对

植株水分缺乏ꎬ而 ＬＳ 处理烟叶可溶性糖含量和脯氨

酸含量则始终保持较低水平ꎬ说明该处理下烟草植

株遭受的干旱胁迫程度较轻ꎬ即促生抗旱微生物有

利于烟草植株更好地适应干旱环境ꎮ
干旱胁迫下ꎬ烟草植株蛋白质合成系统受严重

影响ꎬ各处理可溶性蛋白含量均呈下降趋势ꎮ 干旱

胁迫处理 ２１ ｄꎬＬ５Ｎ１、Ｓ２￣１ 和 ＬＳ 处理的可溶性蛋白

含量分别比 ＣＫ 提高 １０􀆰 ９２％、３８􀆰 ３１％、４１􀆰 １７％ꎮ 说

明ꎬ施用 Ｌ５Ｎ１、Ｓ２￣１ 和 ＬＳ 菌液能够有效缓解干旱胁

迫对烟株蛋白质合成系统的负面影响ꎬ促进可溶性

蛋白质的合成或减少其降解ꎬ从而在一定程度上维

持烟株的正常生理功能和代谢活动ꎮ

ＣＫ、Ｌ５Ｎ１、Ｓ２￣１、ＬＳ 见图 ３ 注ꎮ
图 ４　 不同处理对烟叶渗透调节物质含量的影响

Ｆｉｇ.４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｏｓｍｏｔｉｃ ａｄｊｕｓｔｍｅｎｔ ｓｕｂｓｔａｎｃｅｓ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ ｌｅａｖｅｓ

２.２.３　 促生抗旱微生物对烟叶丙二醛含量及抗氧

化酶活性的影响　 模拟干旱胁迫下ꎬ不同处理烟叶

ＭＤＡ 含量变化如图 ５Ａ 所示ꎮ 从图中可以看出ꎬ干
旱初期(０~ ７ ｄ)ꎬ不同处理烟叶 ＭＤＡ 含量保持稳

定ꎻ随着干旱时间的延长ꎬ烟叶 ＭＤＡ 含量逐渐升

高ꎬ干旱胁迫 １４ ｄꎬＬ５Ｎ１、Ｓ２￣１ 和 ＬＳ 处理烟叶 ＭＤＡ
含量 分 别 比 ＣＫ 显 著 下 降 ２６􀆰 ６４％、 ２８􀆰 ９２％ 和

３１􀆰 ７５％ꎮ 干旱胁迫 ２１ ｄꎬＬＳ 处理烟叶 ＭＤＡ 含量比

０２３２ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２５ 年 第 ４１ 卷 第 １２ 期



ＣＫ 显著降低 ２４􀆰 ５８％ꎮ 这表明 ＬＳ 处理能显著减轻

干旱胁迫对烟叶细胞膜的氧化损伤ꎬ提高烟草植株

的抗旱能力ꎮ
干旱胁迫下ꎬ不同处理烟叶抗氧化酶活性变化

如图 ５Ｂ、图 ５Ｃ、图 ５Ｄ 所示ꎮ 从图中可以看出ꎬ随着

干旱胁迫时间的延长ꎬ不同处理烟叶抗氧化酶活性

总体呈增加趋势ꎮ 干旱胁迫 ２１ ｄꎬＬ５Ｎ１、Ｓ２￣１ 和 ＬＳ
处理烟叶 ＳＯＤ、ＰＯＤ 和 ＣＡＴ 活性均显著低于 ＣＫꎬ且

ＬＳ 处理烟叶抗氧化酶活性又显著低于 Ｌ５Ｎ１ 和 Ｓ２￣１
处理ꎮ 与 ＣＫ 相比ꎬ干旱胁迫 ２１ ｄꎬＬ５Ｎ１、Ｓ２￣１ 和 ＬＳ
处理烟叶 ＳＯＤ 活性分别降低 １９􀆰 ７８％、２７􀆰 ２４％和

３６􀆰 ５７％ꎬＰＯＤ 活性分别降低 ２９􀆰 ０９％、 ６７􀆰 ２０％ 和

７４􀆰 １６％ꎬＣＡＴ 活性分别降低 ３８􀆰 １９％、 ２９􀆰 ７０％ 和

４４􀆰 ５５％ꎮ 上述结果表明ꎬ促生抗旱微生物能在一定

程度上降低烟草植株抗氧化酶活性ꎬ缓解氧化损伤ꎮ

ＣＫ、Ｌ５Ｎ１、Ｓ２￣１、ＬＳ 见图 ３ 注ꎮ
图 ５　 模拟干旱胁迫下不同处理对烟叶丙二醛含量及抗氧化酶活性的影响

Ｆｉｇ.５　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ ｍａｌｏｎｄｉａｌｄｅｈｙｄｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ｌｅａｖｅｓ ｕｎｄｅｒ ｓｉｍｕｌａｔｅｄ
ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ

２.３　 促生抗旱微生物对烟草根际土壤的影响

２.３.１　 促生抗旱微生物对根际土壤含水率的影响

　 模拟干旱胁迫下ꎬ不同处理土壤含水率的变化

如表 ３ 所示ꎮ 从表中可以看出ꎬ干旱处理前ꎬ各处

理烟草根际土壤含水率均保持在 ３０􀆰 ００％左右ꎬ差
异不显著ꎮ 随着干旱时间的延长ꎬ各处理土壤含

水率均有所下降ꎬ干旱处理 １４ ｄꎬＬ５Ｎ１、Ｓ２￣１ 和 ＬＳ
处理土壤含水率显著高于 ＣＫꎬＬＳ 处理和 Ｓ２￣１ 处

理根际土壤含水率显著高于 Ｌ５Ｎ１ 处理和 ＣＫꎻ干
旱胁迫 ２１ ｄ 时ꎬＣＫ 根际土壤含水率降至 １１􀆰 ３６％ꎬ
而 ＬＳ 处理保持在 １８􀆰 ５４％ꎬ较 ＣＫ 提高 ６３􀆰 ２０％ꎮ
相较于干旱初期ꎬＣＫ、Ｌ５Ｎ１、Ｓ２￣１ 和 ＬＳ 处理的土

壤含水率分别下降 ６２􀆰 ４１％、５８􀆰 ８１％、４２􀆰 ３３％和

３９􀆰 ３３％ꎬ其中 ＬＳ 处理降幅最小ꎬ表现出较好的持

水稳定性ꎮ

表 ３　 烟草根际土壤含水率

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ

处理
不同干旱胁迫时间处理下土壤含水率(％)

０ ｄ ７ ｄ １４ ｄ ２１ ｄ

ＣＫ ３０.２２±０.５６ａ ２６.８７±０.７７ａ １９.０５±０.７３ｃ １１.３６±０.９３ｃ

Ｌ５Ｎ１ ３０.０３±０.４１ａ ２６.０２±０.６３ａｂ ２１.５７±０.７０ｂ １２.３７±０.８５ｃ

Ｓ２￣１ ２９.７０±０.７１ａ ２５.６９±０.１４ｂ ２３.７７±０.６０ａ １７.１１±１.２９ｂ

ＬＳ ３０.５６±０.６２ａ ２６.５０±０.３８ａｂ ２４.７８±０.５０ａ １８.５４±０.６７ａ

ＣＫ、Ｌ５Ｎ１、Ｓ２￣１、ＬＳ 见图 ３ 注ꎮ 同一列数据后不同小写字母表示处
理间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

２.３.２　 促生抗旱微生物对土壤酶活性的影响 　 不

同促生抗旱微生物处理对土壤酶活性的影响如图 ６
所示ꎮ 从图中可以看出ꎬ随着干旱处理时间的延长ꎬ
不同处理蔗糖酶活性、脱氢酶活性、脲酶活性和磷酸

酶活性总体呈下降趋势ꎮ 干旱胁迫处理０~ １４ ｄꎬ
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Ｌ５Ｎ１、Ｓ２￣１ 和 ＬＳ 处理土壤蔗糖酶活性、脱氢酶活性

和磷酸酶活性均显著高于 ＣＫꎮ 干旱处理 ２１ ｄ 时ꎬ
ＬＳ 处理蔗糖酶活性、脱氢酶活性、脲酶活性和磷酸

酶活 性 分 别 比 ＣＫ 提 高 ４５７􀆰 １４％、 ４１６􀆰 ９１％、
５３􀆰 ５４％、９３􀆰 ８０％ꎮ 上述结果说明ꎬ干旱胁迫下ꎬ土
壤酶活性受到抑制ꎬ导致土壤碳水化合物分解减缓、

尿素分解速度减慢、微生物代谢能力下降和磷素供

应不足ꎬ但施用 Ｌ５Ｎ１、Ｓ２￣１ 和 ＬＳ 可有效提高土壤酶

活性ꎬ缓解因干旱导致的土壤酶活性下降ꎬ改善土壤

环境ꎬ从而促进烟草植株对养分的吸收与利用ꎬ增加

烟草植株对干旱胁迫的适应能力ꎮ

ＣＫ、Ｌ５Ｎ１、Ｓ２￣１、ＬＳ 见图 ３ 注ꎮ
图 ６　 不同处理对植烟土壤酶活性的影响

Ｆｉｇ.６　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ￣ｐｌａｎｔｉｎｇ ｓｏｉｌｓ

２.４　 促生抗旱微生物对烟草根际细菌群落的影响

模拟干旱胁迫处理 ２１ ｄꎬＣＫ 与 ＬＳ 处理烟草根际

土壤细菌群落差异如图 ７ 所示ꎮ ＣＫ 和 ＬＳ 处理土壤

微生物共有的 ＡＳＶ 数量为３ ０１９个ꎬＣＫ 特有的 ＡＳＶ
数量为 ５０ 个ꎬＬＳ 处理特有的 ＡＳＶ 数量为 ２１１ 个(图
７Ａ)ꎬ这些特有菌群可能与烟草抗旱能力提升密切相

关ꎮ 与 ＣＫ 相比ꎬＬＳ 处理能显著提升土壤微生物

Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数ꎬ但物种丰富度(ＡＣＥ 指数)差异

不显著ꎬ这说明 ＬＳ 处理主要通过优化群落结构的均

匀性和功能多样性ꎬ而非简单增加物种数量ꎬ实现根

际微生物功能的增强与优化(图 ７Ｂ)ꎮ 细菌群落主坐

标分析(ＰＣｏＡ)结果显示ꎬＣＫ 和 ＬＳ 处理微生物群落

结构出现明显分化ꎬ说明 ＬＳ 处理能显著改变烟草根

际微生物群落结构(图 ７Ｃ)ꎮ
门水平上ꎬＣＫ 与 ＬＳ 处理细菌主要菌门组成保

持较高一致性ꎬ且差异不显著ꎬ变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃ￣
ｔｅｒｉａ)、 放 线 菌 门 ( Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ ) 和 绿 弯 菌 门

(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)是烟草根际的主要优势菌门ꎮ 这说明

干旱胁迫下土壤微生物菌群在门水平上保持了较高

的结构稳定性(图 ７Ｄ)ꎮ 属水平上ꎬＬＳ 处理相对丰

度较高的菌属分别为假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)、克
吕沃尔氏菌属(Ｋｌｕｙｖｅｒａ)、类芽孢杆菌属(Ｐａｅｎｉｂａ￣
ｃｉｌｌｕｓ)和酸杆菌属(Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ)ꎮ ＣＫ 相对丰度较高

的菌属依次为克吕沃尔氏菌属(Ｋｌｕｙｖｅｒａ)、假单胞

菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)、类芽孢杆菌属(Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ)、
出芽菌属(Ｇｅｍｍａｔａ)和酸杆菌属(Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ)ꎬ且 ＬＳ
处理假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)、出芽菌属(Ｇｅｍｍａ￣
ｔａ)、酸杆菌属(Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ)细菌的相对丰度显著或

极显著高于 ＣＫꎮ 假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)和酸杆

菌属 ( Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ) 细菌通常具备分泌吲哚乙酸

(ＩＡＡ)、产生 ＡＣＣ 脱氨酶、促进胞外多糖合成、提升

营养元素利用率等多重功能ꎬ有助于增强植物根系

活力、提升水分和养分吸收能力ꎬ从而提高植株对干

旱胁迫的适应性[２６]ꎮ
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ＣＫ、ＬＳ 见图 ３ 注ꎮ Ａ:ＣＫ 和 ＬＳ 处理土壤微生物 Ｖｅｎｎ 图ꎻＢ:ＣＫ 和 ＬＳ 处理 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 ＡＣＥ 指数ꎻＣ:ＣＫ 和 ＬＳ 处理土壤微生物主坐标分

析ꎻＤ:ＣＫ 和 ＬＳ 处理土壤微生物门水平差异ꎻＥ:ＣＫ 和 ＬＳ 处理土壤微生物属水平差异ꎻ∗、∗∗∗分别表示在 ０.０５、０.００１ 水平差异显著ꎮ
图 ７　 ＣＫ 和 ＬＳ 处理烟草根际细菌群落结构差异

Ｆｉｇ.７　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｕｎｄｅｒ ＣＫ ａｎｄ ＬＳ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

３　 讨 论

３.１　 促生抗旱复合菌群的协同效应

植物根际微生物能够提高作物对干旱等非生物

胁迫的耐受性ꎬ维持逆境条件下的稳定产量ꎮ 现有

研究多集中于单一功能菌株在改善植物水分利用效

率、调节植物激素水平或促进养分有效利用等方面

的应用[６ꎬ１１ꎬ２７]ꎮ 单一菌株往往功能比较单一ꎬ而将

具有不同功能特性且无拮抗的菌种制备成复合菌剂

则能起到功能互补的增效作用ꎮ 接种解磷菌与根瘤

菌的复合菌剂能显著促进大豆和紫云英的生长[２８]ꎬ
产 ＡＣＣ 脱氨酶的根际促生菌与丛枝菌根真菌混合

接种比单一菌剂接种ꎬ更有助于提高旱地小麦根系

活力和水分利用效率[２９]ꎮ 本研究从中国典型干旱

烟草种植区筛选得到促生能力(溶磷能力和产 ＩＡＡ
能力)较强的 Ｌ５Ｎ１ 菌株和抗旱能力(产铁载体能力

和产 ＡＣＣ 脱氨酶能力)较强的 Ｓ２￣１ 菌株ꎬ通过不同

菌株及复合菌株的灌根处理ꎬ发现复合菌株的溶磷

能力、ＩＡＡ 合成能力、产 ＡＣＣ 脱氨酶能力及产铁载

体能力均显著高于单一菌株处理ꎬ复合菌群在降低

叶片 ＭＤＡ 含量、参透调节物质含量、抗氧化酶活

性ꎬ提高土壤蔗糖酶活性、脲酶活性和酸性磷酸酶活

性等方面比单一菌液更有优势ꎬ即复合菌群通过菌

株间的功能互补与协同作用能显著提升在干旱胁迫

环境下烟草植株的抗旱能力ꎮ
３.２　 促生抗旱微生物对烟草抗旱性的调控作用

干旱胁迫条件下ꎬ植物通常通过积累脯氨酸、可
溶性糖和可溶性蛋白等渗透调节物质来调节细胞渗

透压ꎬ从而维持水分吸收和细胞膨压ꎬ保护蛋白质和

膜系统结构不受破坏[６]ꎮ 本研究发现ꎬＬＳ 处理烟草

叶片中脯氨酸含量和可溶性糖含量显著低于 ＣＫꎬ而
可溶性蛋白含量高于 ＣＫꎬ同时持续断水 ２１ ｄ 后ꎬＬＳ
处理组烟草根际土壤含水率最高ꎬ说明 ＬＳ 处理主要

通过改善根际水分并促进吸水ꎬ缓解植物面临的生

理干旱ꎬ而非依赖被动渗透调节ꎬ从而降低对脯氨酸

和可溶性糖积累的需求ꎮ 田方等[３０] 研究指出ꎬ渗透

调节物质的积累虽能提供短期保护ꎬ但往往伴随能

量代谢负担ꎮ 若植物能通过更本质的调控机制减少

胁迫感知ꎬ则可能表现出更高的能量利用效率和更

稳定的生长状态ꎮ
植株 ＭＤＡ 含量和抗氧化酶(ＳＯＤ、ＰＯＤ、ＣＡＴ)

活性的变化是作物对逆境胁迫响应的重要指标ꎮ 本
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研究结果表明ꎬ干旱胁迫１４~ ２１ ｄꎬ ＬＳ 处理烟草叶

片 ＭＤＡ 含量、抗氧化酶(ＳＯＤ、ＰＯＤ、ＣＡＴ)活性整体

显著低于 ＣＫꎬ说明 ＬＳ 处理能减轻膜脂过氧化程度ꎬ
增强细胞膜系统稳定性ꎮ 与常见的逆境处理提高作

物植株抗氧化酶活性不同ꎬ本研究中胁迫处理后期ꎬ
ＬＳ 处理烟草叶片 ＳＯＤ、ＰＯＤ 和 ＣＡＴ 活性均显著低

于 ＣＫꎬ这进一步证明 ＬＳ 处理并非单纯依赖增强酶

活提高活性氧(ＲＯＳ)清除能力ꎬ而是通过降低干旱

初期植株体内活性氧的原始积累量ꎬ从根本上减轻

烟草植株的氧化胁迫负荷ꎮ 这可能得益于 ＬＳ 处理

能建立优良的根际微环境ꎬ促进铁吸收、增强光合能

力和激素平衡ꎬ从源头减少 ＲＯＳ 的大量生成[２９]ꎮ
此外ꎬ功能菌群间的代谢协同也可能通过产生抗氧

化小分子物质或调节植株信号通路ꎬ降低活性氧的

积累量ꎮ
本研究还发现ꎬＬＳ 处理不仅能显著提升烟草植

株的生物量ꎬ还能保持根际土壤较高的含水率ꎬ这表

明ꎬＬＳ 处理不仅能增强烟草植株的抗旱能力ꎬ还能

通过调控土壤理化特性ꎬ改善土壤保水性能ꎮ 这可

能与促生微生物分泌胞外多糖ꎬ增强土壤团聚体结

构ꎬ提升毛管水的保持能力ꎬ从而有效减缓水分蒸发

与深层渗漏相关[２８]ꎮ
３.３　 促生抗旱微生物对根际微生物群落的重塑作用

植物根际特异细菌的富集ꎬ有利于提升植物建

立复杂、高效的互作网络ꎬ提升对非生物胁迫的整体

适应性[３１￣３２]ꎮ 本研究中ꎬＬＳ 处理能在土壤中特异性

富集假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)、克吕沃尔氏菌属

(Ｋｌｕｙｖｅｒａ)、类芽孢杆菌属(Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ)和酸杆菌

属(Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ)等多种具有重要促生功能的菌属ꎮ
其中ꎬ假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)能够分泌 ＩＡＡ 等植

物激素ꎬ显著促进根系生长发育ꎬ从而提高植物对水

分和养分的吸收效率ꎻ克吕沃尔氏菌属(Ｋｌｕｙｖｅｒａ)
则通过调节植物体内 ＡＢＡ 等激素平衡ꎬ帮助植物更

好地适应干旱环境ꎻ类芽孢杆菌属(Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ)可
诱导植物产生系统抗性ꎬ增强其对干旱等非生物胁

迫的抵抗能力ꎻ而酸杆菌属(Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ)则通过促进

植物对磷、钾等关键营养元素的吸收ꎬ为植物抗旱提

供必要的物质基础[３３￣３４]ꎮ

４　 结 论

从典型干旱烟区烟草根际土壤中筛选得到促生

抗旱菌 Ｌ５Ｎ１ 和 Ｓ２￣１ꎬ分别鉴定为居中克吕沃尔氏

菌(Ｋｌｕｙｖｅｒａ ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａ) 和亚麻假单胞菌 (Ｐｓｅｕｄｏ￣
ｍｏｎａｓ ｌｉｎｉ)ꎮ Ｌ５Ｎ１、Ｓ２￣１ 及其复合菌液(ＬＳ)灌根处

理均可显著提高烟草的农艺性状ꎬＬＳ 处理株高、茎
粗、最大叶面积和鲜重分别比无菌水对照(ＣＫ)提高

６２.６６％、３３.８７％、１０３.７１％和 １１５.９０％ꎮ ＬＳ 处理能

减少烟叶 ＭＤＡ 含量ꎬ减轻膜脂过氧化的程度ꎮ 干

旱胁迫下ꎬＬＳ 处理能提升植烟土壤的含水率和酶活

性ꎬ并提高假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)和酸杆菌属

(Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ)等根际有益微生物的相对丰度ꎬ优化根

际土壤微环境ꎬ提升烟草抗旱能力ꎮ
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