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　 　 摘要:　 为了应对干旱胁迫对农作物的威胁ꎬ本研究从黑龙江省齐齐哈尔市梅里斯达斡尔族区受风蚀影响出

现土壤沙化现象的农田土壤中分离并筛选多株耐旱促生菌株ꎮ 耐旱能力分析结果显示ꎬ筛选出的菌株中 Ｎ１、Ｎ６、
Ｎ８、Ｋ５、Ｊ７ 表现较好ꎻ促生能力分析结果显示ꎬ筛选出的菌株具有溶磷、解钾、产铁载体和分泌吲哚乙酸( ＩＡＡ)等多

种植物促生特性ꎮ 通过拮抗试验和玉米促生试验确定了普里斯特菌属细菌 Ｎ６ 菌株(Ｐｒｉｅｓｔｉａ ｓｐ.Ｎ６)、芽孢杆菌属

细菌 Ｎ８ 菌株(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ.Ｎ８)、假单胞菌属细菌 Ｋ５ 菌株(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｓｐ.Ｋ５)和不动杆菌属细菌 Ｊ７ 菌株(Ａｃｉｎｅｔｏ￣
ｂａｃｔｅｒ ｓｐ.Ｊ７)为优选菌株ꎬ用于构建复合菌群 ＤＳＭꎮ 施用复合菌群 ＤＳＭ 对干旱胁迫下绿豆和小麦的生长产生了积

极作用ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬ两种作物株高、苗鲜重、苗干重、根长、根鲜重及叶绿素含量都显著提升ꎬ根冠比分别下降了

３４􀆰 ０４％和 ４０􀆰 ６３％ꎮ 此外ꎬ复合菌群 ＤＳＭ 还显著提高了绿豆和小麦叶片中超氧化物歧化酶(ＳＯＤ)、过氧化物酶

(ＰＯＤ)和过氧化氢酶(ＣＡＴ)等抗氧化酶活性ꎬ降低了土壤 ｐＨꎬ提高了土壤速效磷和速效钾含量ꎮ 本研究构建的复

合菌群为干旱地区农业可持续发展提供了新方案ꎮ
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　 　 随着社会工业化进程的加速推进ꎬ煤炭、石油和

天然气等石化燃料的大规模消耗ꎬ致使温室气体排

放量不断增加ꎬ温室效应越发严重ꎮ 联合国气候变

化委员会(ＩＰＣＣ)发布的«气候变化 ２０２３»报告明确

指出ꎬ不断上升的温室气体排放已造成全球变暖ꎬ并
衍生出一系列毁灭性后果ꎬ其中强风、高温和干旱等

极端天气频发ꎬ给农业生产带来巨大冲击[１￣２]ꎮ 干旱

引起的土地沙漠化是导致植被退化和水土流失的主

要原因[３￣４]ꎮ 干旱对植物生长发育的影响不容忽视ꎬ
一方面ꎬ干旱会减缓植物细胞分裂速率ꎬ降低叶绿素

合成速率ꎬ并促使气孔关闭[５￣６]ꎬ进而削弱叶片的光

合作用效率ꎬ阻碍植物的正常生长ꎻ另一方面ꎬ土壤

干旱会导致植物细胞内活性氧(ＲＯＳ)等有害物质大

量积累ꎬ致使细胞膜结构受损ꎬ叶片中过氧化氢和超

氧阴离子水平升高[７]ꎬ这种氧化应激反应的加剧打

破了植物细胞内的动态平衡ꎬ最终导致农作物减产ꎬ
严重威胁全球粮食安全[８]ꎮ 值得关注的是ꎬ植物体

内的抗氧化酶系统ꎬ如超氧化物歧化酶(ＳＯＤ)、过氧

化物酶(ＰＯＤ)和过氧化氢酶(ＣＡＴ)等能够有效清除

活性氧自由基ꎬ保护细胞免受氧化损伤ꎬ在缓解逆境

胁迫对植物的伤害方面发挥着重要作用[９]ꎮ
耐旱菌是一类能在缺水干旱环境中生存、繁殖

的微生物ꎮ 因其对生态环境破坏性小ꎬ不仅可以缓

解植物干旱胁迫ꎬ还能调节和修复土壤生态环

境[１０]ꎬ故而在环境友好背景下ꎬ探究微生物对植物

干旱胁迫下植物生长的影响意义重大ꎮ 研究结果显

示ꎬ施用耐旱菌可有效提升植物叶片抗氧化酶活

性[１１]ꎬ减轻干旱胁迫对植物生长的负面影响ꎬ进而

促进植物生长ꎮ 例如ꎬ李雪梅等[１２] 从干旱区植物根

际土壤中分离出 ３７ 株菌株ꎬ经耐旱能力测定和种子

萌发试验发现ꎬ枯草芽孢杆菌 ＹＢ６ 菌株能显著促进

干旱胁迫下紫花苜蓿种子萌发和植株生长ꎮ 陈秦

等[１３]对比放线菌和保水剂对棉花幼苗耐旱性的作

用ꎬ结果表明菌剂处理的棉花发芽率、真叶数量及幼

苗生物量均优于保水剂处理ꎮ 李安等[１４] 研究发现ꎬ

干旱胁迫会显著抑制植物叶片中超氧化物歧化酶

(ＳＯＤ)、过氧化物酶(ＰＯＤ)和过氧化氢酶(ＣＡＴ)活
性ꎬ而枯草芽孢杆菌处理后ꎬ植物抗氧化酶活性得以

恢复ꎬ细胞损伤减轻ꎬ玉米种子萌发得到促进ꎮ 舒健

虹等[１５]对耐旱菌处理后的玉米根系进行转录组分

析ꎬ结果表明阿氏芽孢杆菌 Ｒ６０ 菌株可调控根系多

种基因表达ꎬ激活信号转导途径ꎬ增强植株耐旱能

力ꎮ 此外ꎬ阿氏芽孢杆菌 Ｒ６０ 菌株还能影响土壤营

养元素与肥力ꎮ 冯海萍等[１６]的研究结果表明ꎬ施用

菌剂可显著改变土壤 ｐＨꎬ增加土壤中速效磷和速效

钾含量ꎮ 不过ꎬ现有研究结果表明ꎬ单一菌株的耐旱

效果及其对干旱胁迫下作物的促生长作用存在局限

性ꎮ 相比之下ꎬ复合菌群凭借菌株间的相互作用ꎬ显
著增强了环境适应能力ꎬ不仅提升了菌群自身耐旱

性ꎬ还能充分发挥各菌种的作物促生作用ꎬ进一步提

高作物抵御干旱胁迫的能力ꎮ
本研究旨在筛选多株具有作物促生作用的耐旱

菌并构建复合菌群ꎬ通过分析复合菌群对干旱条件

下土壤速效养分及农作物生长的影响ꎬ明确耐旱复

合菌群对干旱胁迫下作物的促生作用ꎬ为耐旱菌群

的构建和应用提供理论依据及技术支持ꎬ为干旱地

区农业可持续发展提供菌种资源ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 材料与培养基

本研究土壤样品采集于黑龙江省齐齐哈尔市梅

里斯达斡尔族区受风蚀影响出现土壤沙化现象的农

田ꎮ ＬＢ 培养基:胰蛋白胨 １０􀆰 ００ ｇ、酵母浸膏 ５􀆰 ００ ｇ、
ＮａＣｌ １０􀆰 ００ ｇ、ｐＨ ７􀆰 ０ꎬ去离子水１ ０００ ｍＬꎮ ＰＫＯ 无机

磷培 养 基: 葡 萄 糖 １０􀆰 ００ ｇ、 Ｃａ３ ( ＰＯ４ )２ ５􀆰 ００ ｇ、
(ＮＨ４)２ＳＯ４ ０􀆰 ５０ ｇ、 ＮａＣｌ ０􀆰 ２０ ｇ、 ＫＣｌ ０􀆰 ２０ ｇ、
ＭｇＳＯ４􀅰７Ｈ２Ｏ ０􀆰 ３０ ｇ、ＭｎＳＯ４ ０􀆰 ０３ ｇ、ＦｅＳＯ４ 􀅰７Ｈ２ Ｏ
０􀆰 ０３ ｇ、酵母浸膏 ０􀆰 ５０ ｇꎬ去离子水１ ０００ ｍＬꎬｐＨ ７􀆰 ０ꎮ
解钾培养基:蔗糖 １０􀆰 ００ ｇ、(ＮＨ４)２ＳＯ４ ０􀆰 ２０ ｇ、ＭｇＳＯ４

０􀆰 ５０ ｇ、ＮａＣｌ ０􀆰 １０ ｇ、ＣａＣＯ３ ０􀆰 １０ ｇ、钾长石粉 ５􀆰 ００ ｇꎬ
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去离子水１ ０００ ｍＬꎬｐＨ ７􀆰 ２ꎮ Ｋｉｎｇｓ 培养基:胰蛋白胨

２０􀆰 ００ ｇ、Ｋ２ＨＰＯ３ １􀆰 ５０ ｇ、ＭｇＳＯ４ １􀆰 ５０ ｇ、蒸馏水１ ０００
ｍＬꎬｐＨ ７􀆰 ２ꎮ ＭＫＢ 培养基:酪蛋白氨基酸 ５􀆰 ００ ｇ、
Ｋ２ＨＰＯ４ ２􀆰 ５０ ｇ、ＭｇＳＯ４􀅰７Ｈ２Ｏ ２􀆰 ５０ ｇ、甘油 １５ ｍＬꎬ去
离子水１ ０００ ｍＬꎬｐＨ ７􀆰 ２ꎮ
１.２　 试验方法

１.２.１　 耐旱促生菌的分离纯化与耐旱能力分析 　
称取土壤样品 ５.００ ｇ 接入装有 ４５ ｍＬ 无菌水的 １５０
ｍＬ 锥形瓶中ꎬ添加质量浓度为 ２５％的聚乙二醇￣
６０００( ＰＥＧ￣６０００) 模拟干旱条件[１７]ꎮ ２８ ℃ꎬ １２０
ｒ / ｍｉｎ恒温振荡 ７２ ｈꎬ取菌悬液稀释涂布于 ＬＢ 固体

培养基ꎬ３７ ℃恒温培养 ７２ ｈꎮ 挑选菌落形态较大的

优势菌种ꎬ运用平板划线法对菌株进行纯化ꎮ 纯化

后通过染色操作观察其细胞形态ꎮ 完成鉴定与观察

后分别采用 ４ ℃斜面保存法和－８０ ℃甘油保存法对

菌株进行长期保藏ꎬ以维持菌种活性与纯度ꎮ 将初

筛得到的 ９ 株菌株及实验室原有的假单胞菌属 Ｋ５
菌株分别接种到 ＬＢ 液体培养基中ꎬ２８ ℃、１２０ ｒ / ｍｉｎ
振荡培养 ４８ ｈꎬ３ ５００ ｒ / ｍｉｎ离心 ５ ｍｉｎꎬ用去离子水

稀释至 ＯＤ６００为 ０.８ 时作为种子液ꎬ按照 １％的接种

量分别接种至含有质量浓度 １５％ ＰＥＧ￣６０００ 和 ３０％
ＰＥＧ￣６０００ 的 ＬＢ 液体培养基中培养ꎬ培养条件是

２８ ℃、１２０ ｒ / ｍｉｎꎬ分别在 ２４ ｈ、４８ ｈ、７２ ｈ 和 ９６ ｈ 测

定其 ＯＤ６００值ꎮ
１.２.２　 耐旱促生菌植物促生特性分析　 将 １０ 株菌株

分别接种到 ＰＫＯ 无机磷培养基、解钾培养基、Ｋｉｎｇｓ
培养基和 ＭＫＢ 培养基中 ２８ ℃培养 ７２ ｈꎬ进行解磷、
解钾、产铁载体能力和分泌吲哚乙酸(ＩＡＡ)能力分

析ꎮ 采用钼锑抗比色法[１８] 测定各菌株解磷能力ꎻ采
用火焰分光光度计测定各菌株解钾能力[１９]ꎻ采用

ＣＡＳ 检测法测定各菌株铁载体合成能力[１９]ꎻ采用

Ｓａｌｋｏｗｓｋｉ 比色法测定各菌株分泌 ＩＡＡ 能力[２０]ꎮ
１.２.３　 耐旱促生菌的拮抗试验 　 采用改进的滤纸

片法测定菌株间是否存在抑制作用ꎮ 取 １００ μＬ 各

菌株种子液分别涂布于独立平板上ꎬ再将灭菌后的

１０ 个滤纸片均匀放置于每个平板表面ꎬ将 １０ 株待

测菌液分别吸取 ２０ μＬ 注入灭菌滤纸片上ꎬ２８ ℃条

件下培养 ７２ ｈꎬ观察抑菌情况ꎬ如出现抑菌圈则表示

两菌株间具有拮抗作用ꎮ
１.２.４　 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因测序　 菌种的 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因

测序工作由上海生工生物工程公司进行ꎮ 采用通用

引物 ２７Ｆ 和 １４９２Ｒ 进行 ＰＣＲ 扩增ꎮ 将测序结果于

ＮＣＢＩ 数据库中进行同源性比对ꎬ使用 ＭＥＧＡ ７.０ 构

建系统进化树ꎬ并将序列上传至 ＧｅｎＢａｎｋ 获得菌株

登录号ꎮ
１.２.５　 耐旱促生菌菌群的构建　 将无拮抗作用的 ７
株菌株进行组合试验以确定最终的复合菌群ꎮ 试验

设置 ９ 个处理ꎬ不喷施菌群的为对照(ＣＫ)ꎬ其余 ８
个处理分别命名为ＤＳ１~ ＤＳ８ꎬＤＳ１ 处理为 ７ 株耐旱

促生菌(ＯＤ６００ ＝ ０.８)等体积混合ꎬＤＳ２ 至 ＤＳ８ 处理

是在 ＤＳ１ 处理的基础上每次剔除 １ 株耐旱促生菌

后得到的菌群组合ꎮ 构建的 ８ 个菌群组合分别等体

积喷施玉米幼苗根部ꎬ并按盆栽试验方法进行后续

处理ꎮ 通过测定玉米生理指标确定优势菌株并构建

耐旱促生菌群ꎬ命名为 ＤＳＭꎬ进一步通过后续的绿

豆和小麦盆栽试验分析复合菌群的功能ꎮ
１.２.６　 盆栽试验及理化指标测定　 用 ３％次氯酸钠

溶液将玉米、绿豆和小麦种子浸泡 ５ ｍｉｎꎬ再用去离

子水清洗后在 ７５％乙醇中浸泡 ５ ｍｉｎꎬ用无菌水洗

涤 ３ 次浸种催芽 ２４ ｈ 后进行盆栽试验ꎮ 称取 ８００ ｇ
土壤ꎬ挑选发芽势相同的种子均匀播种ꎬ每个处理重

复 ３ 次ꎬ采用烘干称重法计算土壤含水量来补充水

分并使土壤含水量保持在 １５％ꎮ 在盆栽试验的当

天、第 ７ ｄ 和第 １４ ｄ 每个花盆分别喷洒复合菌液

５０ ｍＬꎬ于第 ２１ ｄ 测定植物形态指标和土壤理化性

质ꎮ 用直尺测量株高和根长ꎮ 完整取出植株根部在

水中轻轻涮掉根系表面上的土后测定玉米和绿豆主

根长作为根长指标ꎬ测量小麦最长须根长作为根长

指标ꎮ 分别测定 ３ 种作物地下部分鲜重和地上部分

鲜重ꎬ计算根冠比ꎮ 分别将玉米、绿豆和小麦整株幼

苗 １０５ ℃杀青 ３０ ｍｉｎꎬ８０ ℃烘干至恒重后称重ꎮ ３
种作物的叶绿素含量采用比色法测定ꎬ超氧化物歧

化酶(ＳＯＤ)活性采用氮蓝四唑反应法[１０] 测定ꎬ过氧

化氢酶(ＣＡＴ)活性采用过氧化氢法[２１] 测定ꎬ过氧化

物酶(ＰＯＤ)活性采用愈创木酚法[２２] 测定ꎮ 土壤速

效磷含量采用 Ｏｌｓｅｎ 法[２３] 测定ꎬ土壤速效钾含量采

用 ＦＰ６４１０ 型火焰光度计[２３] [上海仪电(集团)有限

公司产品]测定ꎬ土壤含水量采用干燥法[２３]测定ꎬ按
１.０ ∶ ２􀆰 ５ 的水土质量比混合后用 ｐＨ 计测定 ｐＨ 值ꎮ
１.３　 数据处理

采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１７ 软件对数据进行整理

统计ꎬ用 ＳＰＳＳ ２１.０ 软件进行单因素方差分析ꎬ用
Ｏｒｉｇｉｎ 软件分析数据并可视化ꎬ用 ＭＥＧＡ ７.０ 软件构

建菌株的系统发育树ꎬ所有数据以平均值±标准差
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形式表示(ｎ＝ ３)ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 耐旱促生菌株的分离与纯化

通过分析菌株在不同干旱胁迫下的生长特性筛

选出 １０ 株耐旱菌株ꎬ分别命名为 Ｎ１、Ｎ４、Ｎ５、Ｎ６、
Ｎ８、Ａ５、Ｋ５、Ｊ７、Ｐ１ 和 Ｔ９ꎮ 各菌株菌落形态如图 １ 所

示ꎬ菌落均呈圆形且形态均一ꎮ 其中 Ｎ４ 和 Ｔ９ 菌落

形态较大ꎬ可能与其自身的生长周期有关ꎮ Ｎ１、Ｎ４、
Ｎ５、Ｎ８ 菌落呈干燥状态ꎬ其余为湿润菌落ꎮ

图 １　 各菌株在 ＬＢ 固体培养基上的菌落形态

Ｆｉｇ.１　 Ｃｏｌｏｎｉａｌ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒａｉｎｓ ｏｎ ＬＢ ａｇａｒ ｍｅｄｉａ

２.２　 菌株的耐旱能力

筛选到的 １０ 株耐旱促生菌在含有 １５％质量

浓度 ＰＥＧ￣６０００ 和 ３０％质量浓度 ＰＥＧ￣６０００ 的 ＬＢ
培养基中生长情况如图 ２ 所示ꎮ ３０％质量浓度

ＰＥＧ￣６０００ 对菌株生长的抑制作用高于 １５％质量

浓度 ＰＥＧ￣６０００ꎮ 在 １５％ ＰＥＧ￣６０００ 质量浓度下ꎬ
各菌株虽然能正常生长ꎬ但生长速率有较大差异ꎮ
培养 ２４ ｈ 和 ４８ ｈ(图 ２Ａ 和图 ２Ｂ)菌株 Ｎ１、Ｎ６ 和

Ｎ８ 的 ＯＤ 值显著高于其他菌株(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ培养 ７２
ｈ(图 ２Ｃ)菌株 Ｎ１、Ｎ８ 的 ＯＤ 值显著高于其他菌株

(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ培养 ９６ ｈ(图 ２Ｄ)菌株 Ｎ１、Ｎ８ 的 ＯＤ
值显著高于除 Ｐ１ 之外的其他菌株(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ综
合 ４ 个培养时间可知菌株 Ｎ１、Ｎ６ 和 Ｎ８ 的生长速

率较快ꎮ ３０％ ＰＥＧ￣６０００ 质量浓度下ꎬ综合 ４ 个培

养时间 (图 ２Ｅ、图 ２Ｆ、图 ２Ｇ、图 ２Ｈ) 可知ꎬ菌种

Ｎ５、Ｔ９ 和 Ｐ１ 的生长受到显著抑制ꎬ表明这 ３ 株菌

株对重度干旱的耐受能力较差ꎮ 菌株 Ｎ４ 和 Ａ５ 虽

然能够在高浓度 ＰＥＧ￣６０００ 模拟干旱条件下生长ꎬ
但在培养至 ９６ ｈ 时(图 ２Ｈ)ꎬ其生长速率显著低于

Ｎ１、Ｎ８、Ｋ５ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 综合两个质量浓度 ＰＥＧ￣
６０００ 模拟干旱条件下各耐旱促生菌的耐旱表现ꎬ
菌株 Ｎ１、Ｎ６、Ｎ８、Ｋ５、Ｊ７ 较优ꎮ

２.３　 菌株的促生特性

对筛选到的耐旱促生菌株解磷能力、解钾能力、
产铁载体能力和分泌 ＩＡＡ 能力的培养基分析结果

(图 ３)显示ꎬ解磷能力突出的菌株为 Ｎ８、Ｊ７ 和 Ｐ１ꎬ菌
株 Ｎ８ 的培养基上清液中有效磷含量为 ４５.０４ ｍｇ / Ｌ
(磷标准曲线:Ｙ＝ ０.５４２ ８ｘ＋０.００５ ６) (图 ３Ａ)ꎮ 解钾

能力突出的菌株为 Ｎ５、Ｎ６ꎬ菌株 Ｎ６ 的培养基上清液

中 Ｋ＋含量为 ２􀆰 ０４ ｍｇ / Ｌ(钾标准曲线:Ｙ＝ １􀆰 ０９４ ５ｘ－
０􀆰 １０６ １)(图 ３Ｂ)ꎮ 产 ＩＡＡ 能力最强的菌株为 Ｎ５ꎬ培
养基上清液中 ＩＡＡ 质量浓度达到 １６􀆰 ４５ ｍｇ / Ｌꎬ其次

为菌株 Ｎ６ꎬ培养基上清液中 ＩＡＡ 质量浓度为 １２􀆰 ９９
ｍｇ / Ｌꎬ(吲哚乙酸标准曲线:Ｙ＝ ０􀆰 ０２５ ６ｘ－０􀆰 ０２７ ０)
(图 ３Ｃ)ꎮ 合成铁载体能力突出的菌株为 Ａ５、Ｎ５ 和

Ｋ５ꎬ含量分别为 ４１􀆰 ２６％、４１􀆰 ２３％和 ３９􀆰 ２３％ꎬ而菌株

Ｎ６ 产铁载体能力最弱(图 ３Ｄ)ꎮ
２.４　 菌株的拮抗性

１０ 株菌株的拮抗试验结果如图 ４ 所示ꎬ产生透明

抑制圈的表示两种菌株之间具有拮抗作用ꎬ从图 ４ 可

见ꎬＮ１ 与 Ｎ５、Ｎ６ 与 Ｎ５、Ｎ６ 与 Ｐ１、Ｎ６ 与 Ｔ９ꎬＮ８ 与 Ｎ５、
Ｔ９ 与 Ｐ１ 两种菌株之间存在拮抗作用ꎮ 结合耐旱促生

能力ꎬＮ５、Ｐ１ 和 Ｔ９ 菌株不适合构建耐旱促生菌群ꎬ其
余 ７ 株菌株作为构建复合菌群的备用菌种ꎮ
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图 Ａ~图 Ｄ 依次为 １５％ ＰＥＧ￣６０００ 质量浓度下 ２４ ｈ、４８ ｈ、７２ ｈ、９６ ｈ 不同菌株的 ＯＤ 值ꎻ图 Ｅ~图 Ｈ 依次为 ３０％ ＰＥＧ￣６０００ 质量浓度下 ２４ ｈ、
４８ ｈ、７２ ｈ、９６ ｈ 不同菌株的 ＯＤ 值ꎮ 图柱上不同小写字母表示不同菌株间存在显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

图 ２　 两个 ＰＥＧ￣６０００ 质量浓度下不同菌株的生长情况

Ｆｉｇ.２　 Ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒａｉｎｓ ｕｎｄｅｒ ｔｗｏ ＰＥＧ￣６０００ ｍａｓｓ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ

Ａ:不同菌株解磷量ꎻＢ:不同菌株解钾量ꎻＣ:不同菌株产吲哚乙酸(ＩＡＡ)能力ꎻＤ:不同菌株合成铁载体能力ꎮ 图柱上不同小写字母表示菌株

间存在显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 ３　 不同菌株的促生能力

Ｆｉｇ.３　 Ｐｌａｎｔ￣ｇｒｏｗｔｈ￣ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｃａｐａｃｉｔｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒａｉｎｓ
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图 ４　 菌株拮抗试验

Ｆｉｇ.４　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｔａｇｏｎｉｓｍ ｔｅｓｔ

２.５　 复合菌群的构建

将选出的 ７ 种菌株 Ｎ８、Ｋ５、Ｎ１、Ｎ６、Ｊ７、Ａ５ 和 Ｎ４
按照表 １ 组合成 ８ 个菌群 (分别命名为 ＤＳ１ 至

ＤＳ８)ꎬ然后分别施入试验盆土中ꎬ ２１ ｄ 后测定玉米

植株生物量(表 １)ꎮ 从表 １ 可知ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬ菌群

ＤＳ１ 对玉米株高有显著的促生作用(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ而菌

群 ＤＳ５、ＤＳ７ 和 ＤＳ８ 对玉米株高没有显著促进作用

(Ｐ>０.０５)ꎮ 菌群 ＤＳ５、ＤＳ７ 和 ＤＳ８ 中缺少的菌株分

别为Ｎ８、Ｋ５和Ｊ７ꎬ表明这３株菌具有植物促生作

用ꎮ 此外ꎬ菌群 ＤＳ２、ＤＳ３ 和 ＤＳ６ 中在分别缺少 Ｎ１、
Ｎ４ 和 Ａ５ 菌株的情况下ꎬ玉米幼苗株高、鲜重和根

长反而显著高于对照ꎬ表明 Ｎ１、Ｎ４ 和 Ａ５ 菌株对玉

米幼苗的生长有抑制作用ꎮ ＤＳ４ 菌群在缺少菌株

Ｎ６ 的情况下玉米幼苗鲜重和干重与 ＣＫ 相比差异

不显著ꎬ表明 Ｎ６ 对玉米生长也有一定促进作用ꎮ
综上所述ꎬ结合菌株耐旱能力、拮抗特性和促生特

性ꎬ最终确定 Ｎ６、Ｎ８、Ｋ５ 和 Ｊ７ 为优选菌株ꎬ用于构

建复合菌群 ＤＳＭꎮ

表 １　 不同菌群对玉米幼苗生长的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｃｏｒｎ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ

菌群 菌株组合　 　 　 　 玉米株高(ｃｍ) 玉米鲜重(ｇ) 玉米干重(ｇ) 玉米根长(ｃｍ) 根冠比

ＣＫ 　 　 　 　 － ２０.７１±０.１３ｄ １.７４±０.０３ｄｅ ０.１６±０.０１ｂｃ ７.１６±１.２１ｃ ０.６６±０.０３ｅ

ＤＳ１ Ｎ１ / Ｎ４ / Ｎ６ / Ｎ８ / Ａ５ / Ｋ５ / Ｊ７ ２４.１２±０.２１ｂ １.８７±０.０２ｃｄｅ ０.１５±０.０１ｃ １６.７３±１.７７ａｂ ０.５７±０.０１ｆ

ＤＳ２ Ｎ４ / Ｎ６ / Ｎ８ / Ａ５ / Ｋ５ / Ｊ７ ２５.６７±０.５０ａ ２.２３±０.０４ａ ０.２２±０.０４ａ １８.４７±１.６８ａ ０.７０±０.０３ｅ

ＤＳ３ Ｎ１ / Ｎ６ / Ｎ８ / Ａ５ / Ｋ５ / Ｊ７ ２４.７５±０.５１ａｂ ２.０９±０.０６ａｂ ０.１８±０.０１ａｂｃ １９.２６±０.７３ａ ０.７８±０.０２ｃ

ＤＳ４ Ｎ１ / Ｎ４ / Ｎ８ / Ａ５ / Ｋ５ / Ｊ７ ２２.１７±０.２６ｃ １.９１±０.０２ｂｃｄ ０.１５±０.０１ｃ １６.３６±２.４３ａ ０.８６±０.０１ｂ

ＤＳ５ Ｎ１ / Ｎ４ / Ｎ６ / Ａ５ / Ｋ５ / Ｊ７ ２１.２４±０.６９ｃｄ １.７１±０.０１ｅ ０.１４±０.０１ｃ １２.９６±１.８０ｂ ０.７４±０.０１ｄ

ＤＳ６ Ｎ１ / Ｎ４ / Ｎ６ / Ｎ８ / Ｋ５ / Ｊ７ ２４.１６±１.３９ｂ ２.０５±０.０５ａｂｃ ０.２１±０.０２ａｂ １７.６５±１.３５ａ ０.５６±０.０１ｆ

ＤＳ７ Ｎ１ / Ｎ４ / Ｎ６ / Ｎ８ / Ａ５ / Ｊ７ ２１.７９±０.１８ｃｄ １.８３±０.１５ｄｅ ０.２２±０.０１ａ １８.４６±１.７５ａ ０.９４±０.０２ａ

ＤＳ８ Ｎ１ / Ｎ４ / Ｎ６ / Ｎ８ / Ａ５ / Ｋ５ ２１.７０±０.４６ｃｄ １.７２±０.０７ｅ ０.１６±０.０２ｂｃ ２０.７８±０.５７ａ ０.８８±０.０２ｂ
ＣＫ:对照ꎬ不施用菌株ꎮ －表示该项无菌株ꎮ 同列数据后不同小写字母表示不同组合间存在显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 表中数据为平均值±标准差ꎮ

２.６　 基于 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因的分子生物学鉴定

Ｋ５ 为实验室原有菌株ꎬ属于芽孢杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)
细菌ꎬ无需做生物学鉴定ꎮ 将菌株 Ｎ６、Ｎ８、 Ｊ７ 的

１６Ｓ ｒＤＮＡ基因的 ＰＣＲ 扩增产物送样测序后ꎬ测定 ３ 个

菌株 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基 因 序 列 长 度 分 别 为 １ ４４４ ｂｐ、
１ ４４９ ｂｐ、１ ４１８ ｂｐꎮ 在 ＧｅｎＢａｎｋ 基因库中使用 Ｂｌａｓｔｎ
进行同源性搜索ꎬ并通过相似性比对ꎬ使用 ＭＥＧＡ ７.０
软件进行多重比对ꎬ构建系统发育树ꎬ结果如图 ５ 所

示ꎮ 菌株 Ｎ６ 匹配度最高的菌属为普里斯特氏菌属

(Ｐｒｉｅｓｔｉａ)ꎬ相似度在 ９９􀆰 ７７％ꎮ 菌株 Ｎ８ 匹配度最高的

菌属为芽孢杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)ꎬ同源程度为 ９９􀆰 ７７％ꎮ 菌

株 Ｊ７ 相似性最高的菌属为不动杆菌属(Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ)ꎬ
相似度为 ９９􀆰 ８６％ꎮ 因此ꎬ将菌株 Ｎ６、Ｎ８、Ｊ７ 分别命名

为 Ｐｒｉｅｓｔｉａ ｓｐ􀆰 Ｎ６、Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ􀆰 Ｎ８ 和 Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ ｓｐ.
Ｊ７ꎮ ３ 株新获得菌株的基因序列上传 ＧｅｎＢａｎｋ 获得的

登录号分别为 ＰＱ６０６３６２、ＰＱ６０６３６３ 和 ＰＱ６０６３６４ꎮ
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图 ５　 基于 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因序列的系统发育树

Ｆｉｇ.５　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

２.７　 干旱胁迫下复合菌群对植物生长的影响

分别将 ４ 株菌株 Ｎ６、Ｎ８、Ｋ５、Ｊ７(ＯＤ６００ ＝ ０􀆰 ８)及
其体积比１ ∶ １ ∶ １ ∶ １ 构建的复合菌群 ＤＳＭ 施于干旱

胁迫条件下绿豆和小麦的盆栽土壤中ꎬ培养 ２１ ｄ 后

测定 ２ 种作物的生长指标(图 ６)ꎮ 从图 ６ 可知ꎬ与
ＣＫ 相比ꎬ各处理绿豆苗干重、鲜重、株高及根长均显

著增加ꎬ其中 Ｎ８ 处理和 Ｊ７ 处理的绿豆株高分别显著

增加了 １９􀆰 １５％和 ２３􀆰 ０１％(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬＤＳＭ 处理的绿

豆株高、苗鲜重和根长分别增加了 ３３􀆰 ０５％、７２􀆰 ２４％、
１４８􀆰 ９７％(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 施不同单一菌株和复合菌群对

小麦植株的生物量影响同样显著ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬＮ８ 处

理和 Ｊ７ 处理小麦株高显著增加了 ３０􀆰 ８３％和 ４２􀆰 ５８％
(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ而 ＤＳＭ 处理的小麦株高、苗鲜重和根长

分别增加了 ５１􀆰 ２２％、６４􀆰 ８４％、５３􀆰 ４７％(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 不

同菌株处理的绿豆和小麦根冠比与 ＣＫ 相比均有不

同程度降低ꎬ其中 ＤＳＭ 处理的绿豆和小麦根冠比分

别降低了 ３４􀆰 ０４％和 ４０􀆰 ６３％ꎬ表明在干旱环境下 ＤＳＭ
菌群能够显著增加作物地上部生物量ꎬ对作物有显著

促生作用ꎮ 综上ꎬ复合菌群 ＤＳＭ 对植物促生作用优

于单一菌株ꎮ

２.８　 干旱胁迫下复合菌群对植物叶片中叶绿素含

量和抗氧化酶活性的影响

　 　 叶绿素能够帮助植物吸收、传递和转换光能ꎬ为
植物生长提供能量ꎮ 在逆境条件下ꎬ植物叶片中叶

绿素含量减少ꎬ会对植物生长产生严重影响[２４]ꎮ 本

研究以不施用菌株为对照(ＣＫ)ꎬ４ 种单一菌株处理

和复合菌群 ＤＳＭ 处理绿豆和小麦叶片抗氧化酶活

性和叶绿素含量如图 ７ 所示ꎬ从图 ７Ⅳ和图 ７Ⅷ可

见ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬ干旱胁迫下施单一菌株和复合菌群

的 ５ 个处理都显著提高了绿豆和小麦叶片中叶绿素

含量(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ Ｊ７ 处理的绿豆叶片中叶绿素含量

为 １􀆰 ６２ ｍｇ / ｇꎬ 小麦叶片中叶绿素含量为 １􀆰 ４９
ｍｇ / ｇꎮ ＤＳＭ 处理绿豆和小麦叶片中叶绿素含量分

别为 １􀆰 ６９ ｍｇ / ｇ和 １􀆰 ５４ ｍｇ / ｇꎬ与 ＣＫ 相比ꎬ分别增加

了 ３２􀆰 ０３％和 ２６􀆰 ２３％(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ与 Ｊ７ 相比ꎬ分别增

加了 ４􀆰 ３２％和 ３􀆰 ３６％(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 结果表明ꎬ在干旱

环境下复合菌群可显著促进植物叶片中叶绿素含量

的增加ꎮ
抗氧化酶活性是衡量植物细胞抗胁迫能力的重

要指标ꎬ其活性越高表明植物的抗胁迫能力越强ꎮ
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Ａ:绿豆株高ꎻＢ:绿豆鲜重ꎻＣ:绿豆干重ꎻＤ:绿豆根长ꎻＥ:绿豆根鲜重ꎻＦ:绿豆根冠比ꎻＧ:小麦株高ꎻＨ:小麦鲜重ꎻＩ:小麦干重ꎻＪ:小麦根长ꎻＫ:
小麦根鲜重ꎻＬ:小麦根冠比ꎮ ＣＫ:不施用菌株对照ꎬＮ６、Ｎ８、Ｋ５、Ｊ７ 分别为单一菌株处理ꎬＤＳＭ:复合菌群处理ꎮ

图 ６　 绿豆和小麦幼苗的生物量

Ｆｉｇ.６　 Ｂｉｏｍａｓｓ ｏｆ ｍｕｎｇ ｂｅａｎ ａｎｄ ｗｈｅａｔ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ

本研究中ꎬ复合菌群 ＤＳＭ 处理的绿豆和小麦叶片中

抗氧化酶活性显著高于其他 ４ 种单一菌株处理ꎮ 复

合菌群 ＤＳＭ 处理的绿豆叶片中 ＳＯＤ 活性、ＰＯＤ 活

性和 ＣＡＴ 活性分别为 ２０４􀆰 ２６ Ｕ(图 ７Ⅰ)、２６６􀆰 ６７ Ｕ
(图 ７Ⅱ)和１ ８３３􀆰 ３３ Ｕ(图 ７Ⅲ)ꎮ 与 ＣＫ 相比ꎬ复合

菌群 ＤＳＭ 处理的绿豆叶片中 ＳＯＤ 活性、ＰＯＤ 活性

和 ＣＡＴ 活 性 分 别 增 加 了 ７１􀆰 ６９％、 ９２􀆰 ００％ 和

９６􀆰 ４３％(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ小麦叶片中 ＳＯＤ 活性(图 ７Ⅴ)、
ＰＯＤ 活性(图 ７Ⅵ)和 ＣＡＴ 活性(图 ７Ⅶ)分别增加

７１􀆰 ５７％、４７􀆰 ２４％和 ９５􀆰 ４５％(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
综上ꎬ复合菌群 ＤＳＭ 在干旱胁迫条件下显著提

高了植物叶片中叶绿素含量和抗氧化酶活性ꎮ
２.９　 复合菌群对土壤理化性质的影响

将绿豆盆栽后的土壤风干并过直径 ２ ｍｍ 筛ꎬ
测定土壤理化性质(表 ２)ꎮ 从表 ２ 可知ꎬ与 ＣＫ 相

比ꎬ各耐旱促生单一菌株和复合菌群都显著提高了

土壤中速效磷含量(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ其中复合菌群处理土

壤中速效磷含量最高ꎬ为 ７􀆰 ６４ ｍｇ / ｋｇ(磷标准曲线:
Ｙ＝ ０􀆰 ５１３ ６ｘ＋０􀆰 ０２９ ８)ꎬ与 ＣＫ 相比增加了 ３５􀆰 ０％ꎮ
钾作为土壤中主要的营养元素ꎬ在植物生长中发挥

重要作用ꎮ 本研究中ꎬ ＣＫ 土壤中速效钾含量为

１９４􀆰 ９９ ｍｇ / ｋｇ ( 钾 标 准 曲 线: Ｙ＝ ０􀆰 ８５７ ０ｘ－
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Ⅰ:绿豆叶片 ＳＯＤ 活性ꎻⅡ:绿豆叶片 ＰＯＤ 活性ꎻⅢ:绿豆叶片 ＣＡＴ 活性ꎻⅣ:绿豆叶片叶绿素含量ꎻⅤ:小麦叶片 ＳＯＤ 活性ꎻⅥ:小麦叶片

ＰＯＤ 活性ꎻⅦ:小麦叶片 ＣＡＴ 活性ꎻⅧ:小麦叶片叶绿素含量ꎮ ＣＫ、Ｎ６、Ｎ８、Ｋ５、Ｊ７、ＤＳＭ 见图 ６ 注ꎮ 图中不同小写字母表示处理间差异显著

(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 ７　 不同菌株对干旱胁迫下作物叶片抗氧化酶活性和叶绿素含量的影响

Ｆｉｇ.７　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｉｎｓ ｏｎ ｔｈｅ ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ｃｒｏｐｓ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ

０􀆰 ２７７ ７)ꎬ４ 种单一菌株处理和复合菌群处理土壤

速效钾含量均显著高于 ＣＫ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ复合菌群处

理土壤中速效钾含量最高ꎬ为 ２４７􀆰 １１ ｍｇ / ｋｇꎬ比 ＣＫ
提升了 ２６􀆰 ７３％ꎮ 分析土壤含水量发现ꎬ单一菌株

处理和复合菌群处理都显著提高了土壤含水量(Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎬ其中 ＤＳＭ 处理土壤含水量最高ꎬ达到了

１２􀆰 ９０％ꎬ显著高于其他处理ꎮ 此外ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬ
ＤＳＭ 处理土壤 ｐＨ 显著降低ꎬ趋于中性ꎬ对碱性土壤

具有一定的改良作用ꎮ

表 ２　 干旱胁迫下不同菌株对土壤理化性质的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｉｎｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒ￣

ｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ

处理
速效磷含量
(ｍｇ / ｋｇ)

速效钾含量
(ｍｇ / ｋｇ)

土壤含水量
(％) 土壤 ｐＨ

ＣＫ ５.６６±０.１７ｃ １９４.９９±２.４３ｅ ８.８４±０.５７ｃ ７.６９±０.０２ａ

Ｎ６ ６.９５±０.１７ｂ ２１１.７２±０.６７ｄ １０.９０±０.４２ｂ ７.５９±０.０５ｂ

Ｎ８ ６.９８±０.１５ｂ ２２０.６７±０.６７ｂ １０.６１±０.６１ｂ ７.３３±０.０５ｃ

Ｋ５ ６.９０±０.１９ｂ ２１３.６６±０.６７ｃｄ １１.０４±０.７４ｂ ７.１７±０.０１ｄ

Ｊ７ ７.２１±０.０８ｂ ２１６.３９±０.６７ｃ １１.４１±０.２５ｂ ７.１６±０.０２ｄ

ＤＳＭ ７.６４±０.０８ａ ２４７.１１±１.１７ａ １２.９０±０.４１ａ ７.２３±０.０２ｄ

ＣＫ、Ｎ６、Ｎ８、Ｋ５、Ｊ７、ＤＳＭ 见图 ６ 注ꎮ 同列不同小写字母表示不同
处理间存在显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

３　 讨 论

干旱胁迫抑制植物生长ꎬ干扰植物光合作用ꎬ降
低植物生物量ꎮ 研究结果表明ꎬ接种特定具有抗旱

功能的菌可显著减轻干旱胁迫对植物的伤害ꎮ
Ｓｈａｈｉｄ等[２５] 从小麦植株中分离得到阿氏普里斯特

氏菌(Ｐｒｉｅｓｔｉａ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ) ＢＰＲ￣９ 菌株ꎬ可提高小麦

养分吸收和胞外酶合成能力ꎬ具有强大的多胁迫耐

受性ꎮ Ａｂｉａｌａ 等[２６] 从豇豆根际土壤中分离得到普

里斯特菌属细菌 Ｃ８ 菌株(Ｐｒｉｅｓｔｉａ ｓｐ. Ｃ８)ꎬ可以促

进植物对磷和钾等养分的吸收ꎬ提高植物的光合作

用ꎬ保护植物免受干旱和营养缺乏的影响ꎮ Ｐｅｔｅｒ
等[２７] 研 究 发 现ꎬ 芽 孢 杆 菌 属 细 菌 ＩＰＲ￣４ 菌 株

(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ. ＩＰＲ￣４)在干旱胁迫下能够产生吲哚乙

酸和有机酸ꎬ显著提高干旱胁迫下植物生物量、叶绿

素含量和抗氧化酶活性ꎬ同时还能上调表达 ＧｍＣ￣
ＹＰ７０７Ａ１ 和 ＧｍＣＹＰ７０７Ａ２ 等基因ꎬ最终提高植物的

抗旱能力ꎮ 这些研究结果表明ꎬ应用功能微生物可

以显著提高植物的抗逆境能力ꎮ 耐旱促生菌可通过

分泌胞外多糖和形成生物膜[２８]ꎬ提高土壤的保水能

力ꎬ调节植物胞外酶活性、叶绿素含量、抗氧化酶活

性以及植物组织含水量等[２９]ꎬ从而对干旱胁迫下植
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物的生长起到积极作用ꎮ 本研究将分离得到的 ４ 株

耐旱促生菌株 ( Ｐｒｉｅｓｔｉａ ｓｐ. Ｎ６、 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ. Ｎ８、
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｓｐ. Ｋ５、Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ ｓｐ. Ｊ７)构建成耐旱

促生菌群ꎬ将多种微生物的耐旱功能和促生功能复

合在一起ꎬ弥补了单一菌株在同时提高植物耐旱能

力和促生作用方面的不足ꎮ 此外复合菌群 ＤＳＭ 还

能改善土壤环境ꎬ保持土壤含水量ꎬ提高土壤速效

磷、速效钾含量ꎮ
抗氧化酶能够清除植物体内过多的活性氧

(ＲＯＳ)ꎬ缓解 ＲＯＳ 对植物细胞的毒害ꎮ 耐旱促生菌

通过调节植物激素和酶活性等间接提高了植物的抗

旱能力[３０￣３１]ꎮ 李冬[３２] 发现ꎬ接种耐旱菌群 ＳＹＮ 后

拟南芥抗氧化酶活性提高ꎬ从而强化了植物的抗旱

能力ꎮ 本研究发现ꎬ在模拟干旱环境下ꎬ接种 ＤＳＭ
菌群后绿豆和小麦的抗氧化酶活性均显著高于对照

和接种单一菌株ꎬ与前人研究结果一致ꎬ这是 ＤＳＭ
菌群能够提高植物抗旱能力的主要原因之一ꎮ 另

外ꎬ复合菌群还可以通过提高土壤含水量和速效养

分含量进而提高植物抗旱能力ꎮ 磷是植物生长所需

的重要营养元素之一ꎬ对植物的正常生长发育有重

要作用ꎬ植物缺少磷元素会出现叶片变黄缩小ꎬ植株

根系发育不良ꎬ成熟期推迟等[３３￣３５]ꎮ 钾元素同样是

植物所需主要营养元素之一ꎬ对植物非常重要ꎬ钾可

以提高植物的光合作用ꎬ提升植物的抗逆性和抗病

能力[３６]ꎮ 速效磷和速效钾是土壤中能够直接被植

物吸收的元素ꎬ可以提高植物的光合作用和生长发

育[３７]ꎮ 本研究中接种复合菌群 ＤＳＭ 后土壤速效磷

和速效钾含量显著升高ꎬｐＨ 趋于中性ꎬ土壤含水量

提高ꎬ植物根际微环境得到改善ꎬ从而为植物生长提

供了有利环境ꎮ

４　 结 论

本研究通过模拟干旱环境筛选得到多株耐旱促

生菌株ꎬ构建了由 ４ 株菌株组成的具有多种植物促

生功能的复合菌群 ＤＳＭꎬ通过室内盆栽试验确定该

菌群对干旱胁迫下绿豆和小麦具有显著的抗旱和促

生作用ꎮ 测定结果显示ꎬ复合菌群 ＤＳＭ 显著提高了

植物生物量、叶片中叶绿素含量及抗氧化酶活性ꎮ
该菌群还提高了土壤中速效磷和速效钾含量ꎬ降低

了土壤 ｐＨꎬ提高了土壤含水量ꎬ在提升土壤肥力的

同时缓解了干旱对植物生长带来的不利影响ꎮ 本研

究构建的耐旱促生菌群为干旱地区农业生产提供了

新方案ꎬ可促进中国干旱地区农业生态环境的可持

续发展ꎮ
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