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舒 雪，赵晨宇，施军琼†，吴忠兴
（西南大学生命科学学院三峡库区生态环境教育部重点实验室，重庆 400715）
摘 要：土壤盐渍化不仅导致土壤的理化性质恶化，而且严重危害作物的生长发育，对农业生产和生态环境造成严重危害。为探究盐渍化土壤改良的新型生物技术，本研究从盐渍化土壤中分离了5株微藻和10株细菌，通过耐盐初筛及藻菌联合能力复筛，筛选出Borodinellopsis sp.和芽孢杆菌（Bacillus sp.）最优组合，并将其应用于盐渍化土壤改良中，分析其对土壤理化性质的影响。结果表明，经过10 d的培养，在15 g·L-1和20 g·L-1盐胁迫下，藻菌组合胞外聚合物（EPS）分泌量分别显著增加了44.56%和43.19%；溶液可溶性盐含量均显著下降，去盐率分别达57.89%和57.55%。将Borodinellopsis、芽孢杆菌和藻菌组合分别接种至盐渍化土壤表层培养30 d，土壤EPS含量均显著增加，分别增加了51.72%、8.20%和185.88%；土壤浸出液盐度较空白均显著下降，分别降低了5.10%、3.45%和7.00%，其中接种藻菌组合的土壤浸出液盐度显著低于单独接种藻或菌的土壤；同时，藻菌联合处理组土壤中的全氮含量较空白显著提高了55.33%，而接种单一藻或菌的土壤总氮含量无明显变化。综上，土壤微藻和细菌具有降低土壤盐分的作用，且藻菌联合对盐渍化土壤的改良效果优于单独应用藻或菌的效果。本研究旨在为藻菌联合改良盐渍化土壤提供重要的理论依据。
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Screening of Salt-tolerant Algae and Bacteria and the Role of Theirs Consortium in Salinized Soil Improvement
SHU Xue, ZHAO Chenyu, SHI Junqiong†, WU Zhongxing
（School of Life Sciences, Southwest University, Key Laboratory of Eco-environments in Three Gorges Reservoir Region (Ministry of Education), Chongqing 400715, China）
[bookmark: _Hlk197592630]Abstract:【Objective】Soil salinization can not only lead to the deterioration of soil physical and chemical properties, but also can seriously harm the growth and development of crops, causing severe harm to agricultural production and the ecological environment. Using microorganisms to improve the quality of salinized soil is a clean and efficient way, but there are also problems, such as the single function of microorganisms and the limited improvement effect. Nevertheless, and algae-bacterial consortium can fully exert the synergistic effect of algae and bacteria and enhance the effect of algae and bacteria on soil. However, at present, there are few related studies on the improvement of salinized soil using the algae-bacterial consortium.【Method】In this study, five microalgae and ten bacteria were isolated from salinized soil. After comparing the changes of biomass and specific growth rate in algae or bacteria under different salt stress, three salt-tolerant algae and four salt-tolerant bacteria were screened out. Afterwards, the three salt-tolerant algae and four salt-tolerant bacteria were combined into different algae-bacterial consortia. By comparing the changes in photosynthetic pigment content of algae in each algae-bacterial consortium, three salt-tolerant algae-bacterial consortia were further selected. Subsequently, the changes in EPS secretion and desalination effects were analyzed under different degrees of salt stress, and the optimal consortium of algae-bacteria was identified. Moreover, 18S-rDNA sequencing or 16S-rDNA sequencing was performed on algae-1 and bacteria-8, and the phylogenetic trees were constructed using the neighbor-joining method, respectively. Finally, the algae1-bacteria8 consortium was applied to salinized soils to improve soil quality.【Result】According to the constructed phylogenetic tree, algae-1 was identified as Borodinellopsis sp., and bacteria-8 belonged to Bacillus sp. After 10-day culture, the exopolysaccharide (EPS) secretion of algae and bacteria increased significantly by 44.56% and 43.19% at treatments of 15 g·L-1 and 20 g·L-1 salt stress, respectively. The soluble salt content of the solution decreased significantly, and the salt removal rate reached 57.89% and 57.55% at treatments of 15 g·L-1 and 20 g·L-1, respectively. When Borodinellopsis, Bacillus, and algae-bacterial consortium were respectively inoculated into salinized soil surface for 30 days, EPS content in soil was significantly increased by 51.72%, 8.20% and 185.88%, and the salinity of soil leaching solution decreased by 5.10%, 3.45% and 7.00%, respectively. Moreover, the salinity of the soil leaching solution inoculated with an algae-bacterial consortium was significantly lower than that of the soil inoculated with algae or bacteria alone. Concurrently, the total nitrogen content of soil in algae-bacterial consortium was significantly increased by 55.33% compared with the initial group, while no significant changes were observed in treatments of algae or bacteria alone.【Conclusion】Collectively, although both soil microalgae and bacteria can reduce soil salinity, algae-bacterial consortium have better effects on salinized soil than algae or bacteria alone. This study will provide an important theoretical basis for improving salinized soil with an algae-bacterial consortium.
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盐渍土是一系列受盐碱成分作用的，包括不同程度盐化和碱化的各种类型土壤的统称，也称为盐碱土[1]。土壤盐渍化因其高盐渗透作用，腐蚀植被根系，影响农作物吸收水分，还会导致土壤理化性质恶化，影响农作物生长，是目前农业生产以及生态环境面临的世界性难题之一[2]。目前，盐碱地改良方法主要有物理改良、化学改良和生物改良[3]。虽然在盐碱土改良方面，物理和化学手段已经取得了很大的成就，但其工作量大、成本高等缺陷也不容忽视[4]，而生物改良技术因具有高效、环保、经济效益高等优点[5]，近年来得到了广泛关注。
已有相关研究利用微藻或细菌来改良盐渍化土壤，结果表明，微藻和细菌可通过产生胞外聚合物与盐离子螯合[6]，从而有效降低土壤盐分。利用微生物改良盐渍化土壤虽然是一种绿色可持续的有效方法，但单一施用微藻或细菌对土壤的改良效果有限[7]，此外，微藻在农业上的应用还具有生长周期长、生产效率低等问题[8]。自然环境中藻菌之间存在直接或间接的相互作用，对藻菌的逆境抵御和生理功能等方面具有重要影响，因而微藻-细菌共生在环境修复中的应用往往优于单一微生物的应用。周璇等[9]发现某些产VB12细菌在与莱茵衣藻（Chlamydomonas reinhardtii）共生时，可以显著地增强衣藻的耐热能力。张波等[10]探究藻菌共生体系对造纸废水的处理效果时发现，水单胞菌（Aquimonas sp.）与棕鞭藻（Ochromonas sp.）藻菌共生体系对造纸废水中化学需氧量（chemical oxygen demand, COD）、总氮量（total nitrogen, TN）、总磷量（total phosphorus, TP）及色度的去除效果显著优于纯藻和纯菌处理体系，去除率最高分别达75.67%、35.19%、90.2% 和93.45%。张慧洁等[11]研究发现相较于单一微藻或细菌，巨大芽孢杆菌（Bacillus megaterium）和小球藻（Chlorella vulgaris）配施处理更有利于改善土壤微生物群落结构，刺激土壤微生物活性提高土壤磷有效性。由此可见，微生物之间互惠互利的共生关系可以进一步增强各自的能力，尽管如此，国内外的研究大多局限于单一微藻或细菌，利用藻菌联合作用改良盐渍化土壤的相关研究较少。
因此，本研究从华北平原盐渍化土壤中分离筛选得到耐盐藻菌组合，利用液相实验，分析其对盐胁迫的响应。通过向盐渍化土壤表层接种耐盐藻菌组合，进一步探究藻菌联合对盐渍化土壤的生物改良作用。研究结果将为盐渍化土壤治理和修复提供新的改良途径和理论依据。
1  材料与方法
1.1  盐渍化土壤藻株和菌株的分离与培养
从河北省沧州市（37°49′~38°10′N，116°32′~117°01′E）盐渍化土壤表面采集样品，将10 g土壤样品置于灭菌后的锥形瓶中，加入BG-11液体培养基，置于24 ℃、光照强度为8 000 Lux、光/暗比为16/8的光照培养箱中富集培养[12]。待土壤样品表面明显变绿后，用平板稀释涂布法将藻液涂布至固体BG-11培养基上进行分离、纯化，得到单种藻细胞。继续用液体BG-11培养基扩大培养，显微观察藻细胞形态，得到了5株纯种的藻体。镜检显示藻1为真核藻类，其余4种藻株均为原核藻类。
称取土壤样品10 g，加入无菌水，制成10-1、10-2、10-3和10-4的土壤样品稀释液。分别吸取200 μL的稀释液加入无菌LB平板中，涂布均匀后倒置于37 ℃的培养箱。待长出菌落后，挑取单菌落接种到新的培养基中培养，待菌苔长出后，检查其形态特征是否一致，若发现有杂菌，则再进行一次分离和纯化[13]。经过3次的分离和纯化后，获得了10种菌株。
1.2  藻株和菌株耐盐预筛选及耐盐藻菌组合的筛选
（1）藻株的耐盐筛选。将从盐渍化土壤中分离得到的5种藻株的富集培养液经离心收集后，接种至NaCl浓度为5 g·L-1的BG-11液体培养基中培养7 d。以OD680 nm表征藻株的生物量[14]，通过比较盐胁迫下5种藻株的生物量及比生长率变化，筛选出藻1、藻2和藻5作为耐盐藻株材料。
（2）菌株的耐盐筛选。将盐渍化土壤中分离得到的10种菌株经富集培养后离心收集，接种至NaCl浓度为20 g·L-1的BG-11液体培养基中培养7 d。以OD600 nm表征菌株的生物量[15]，通过比较盐胁迫下10种菌株的生物量及比生长率变化，筛选出菌1、菌5、菌6和菌8作为耐盐菌株材料。
（3）耐盐藻菌组合的筛选。耐盐藻株和耐盐菌株分别组成藻菌组合，接种至BG-11液体培养基中培养7 d。采用丙酮提取—紫外分光光度法测定藻株光合色素含量：取培养液5 mL，离心后去上清，加入90%的丙酮进行提取，测定663 nm、645 nm和450 nm下的OD值：
叶绿素a含量[16]（mg·L-1）=（12.72×OD663 nm-2.7×OD645 nm）×Vt/V		（1）
类胡萝卜素含量[17]（mg·L-1）=4.1×OD450 nm-0.0435×叶绿素a含量		（2）
式中，Vt为提取后定容的体积，V为提取所用的藻液体积。
通过比较各藻菌组合中藻株的光合色素含量变化，分别筛选与藻1、藻2和藻5联合耐盐能力最强的菌株，组成耐盐藻菌组合。
1.3  藻菌组合对盐胁迫的响应
将3种耐盐藻菌组合接种至盐浓度为0、5、10、15和20 g·L-1的BG-11液体培养基中培养10 d。采用离心法分级提取胞外聚合物（EPS）。取5 mL培养液，10 000 r·min-1离心15 min，用0.45 μm微孔滤膜抽滤得到滤液，滤液通过苯酚-硫酸法测定EPS含量[18]。用多参数水质分析仪（YSI Pro Professional Plus, USA）测定培养液的盐度。
1.4  藻菌组合对盐渍化土壤的改良作用
盐渍化土壤样品自然风干后，过0.78 mm筛网去除枯枝落叶及大颗粒杂质备用。设置空白对照组、微藻、细菌和藻菌组合处理组。定时用等量去离子水灌溉土壤使土壤含水率保持在40%左右，培养30 d后，测定土壤理化性质。采用碱性过硫酸钾氧化—紫外分光光度法[19]测定土壤总氮含量，苯酚-硫酸法测定土壤EPS含量。土壤样品烘干后按照土:水=1:5水土浸出比，制备土壤浸出液，用多参数水质分析仪测定土壤浸出液盐度和pH。
1.5  藻株和菌株基因组DNA的提取与鉴定
[bookmark: _Hlk197592100]采用SDS碱法提取藻株基因组DNA[20]；使用碱-SDS-煮沸法提取菌株基因组DNA[21]。藻1引物序列为真核生物通用引物：18S-F（5′ACCTGGTTGATCCTGCCAGT3′）和18S-R（5′TCACCTACGGAAACCTTGT3′）[20]；菌8引物序列为细菌通用引物：27F（5′AGAGTTTGATCCTGGCTCA3′）和1492R（5′GGTTACCTTGTTACGACTT3′）[22]。由生工生物技术有限公司合成。PCR反应体系为50 μL，其中含有引物（20 pmol）各1 μL，基因组DNA 1 μL，10×PCR Buffer 5 μL，dNTP（MgCl2）4 μL，Taq酶0.3 μL，其余以ddH2O补足。反应条件为：95 ℃、5 min；30个循环：94 ℃、30 s，50 ℃、1 min，72 ℃、1 min30 s；72 ℃延伸、10 min；4 ℃保存。对扩增产物用2%的琼脂糖凝胶电泳检测，在凝胶成像仪（培清JS-680B，上海）上观察，检测目的条带，并将目的产物送生工公司测序。利用BLAST在线工具与NCBI数据库的模式物种序列进行同源性比对，下载模式物种序列，采用MEGA（MEGA.11, Kumar Lab）软件，利用CLUSTALW对所有序列进行多序列的比对，再用系统邻接法（Neighbor-joining, NJ），设置100次的Bootstrap检验各分支的置信度，其他参数均为默认值，构建系统进化树，对藻株和菌株进行鉴定。
1.6  数据分析
数据采用均值±标准偏差表示，采用SPSS 26（IBM Inc., Chicago, IL, 美国）进行独立样本T检验、方差齐性检验和单因素方差分析（ANOVA），P<0.05被认为具有统计学意义，使用Origin 2021（Origin Lab Inc., Northampton, MA, 美国）作图。
2  结 果
2.1  耐盐藻菌组合的筛选
为了初步筛选最优的耐盐组合，对不同藻菌组合的微藻光合色素含量进行测定。结果表明，在不同组合藻1的叶绿素a和类胡萝卜素含量呈现出不同的变化趋势，藻1菌1组合中藻1的光合色素含量呈波动状态，藻1菌5、藻1菌6和藻1菌8组合中藻1的光合色素含量均呈上升趋势，其中藻1菌8组合的光合色素含量增势最为明显，叶绿素a和类胡萝卜素含量分别增长了15.54倍和8.65倍（图1a和图1d）。藻2也呈现出不同的变化趋势，藻2菌5、藻2菌6、藻2菌8组合光合色素含量均呈波动状态，藻2菌1组合光合色素含量增长稳定，叶绿素a和类胡萝卜素含量分别增长了1.43倍和1.13倍（图1b和图1e）。藻5在4种组合的叶绿素a含量均稳定上升，藻5菌1、藻5菌5、藻5菌6组合类胡萝卜素含量增长趋势较为波动，其中藻5菌8组合光合色素含量增长稳定，叶绿素a和类胡萝卜素含量分别增长了10.83倍和2.75倍（图1c和图1f）。综上，共筛选得到藻1菌8、藻2菌1和藻5菌8三种藻菌组合。
[image: 图1(1)]
[bookmark: _Hlk188622139]注：a），b）和c）分别为藻1，2和5与菌1，5，6和8组合的叶绿素a含量；d），e）和f）分别为藻1，2和5与菌1，5，6和8组合的类胡萝卜素含量。Note: a), b) and c) represent Chl.a contents of algae 1, 2 and 5 with bacteria 1, 5, 6 and 8, respectively; d), e) and f) represent carotenoids contents of algae 1, 2 and 5 with bacteria 1, 5, 6 and 8, respectively.
图1  藻菌组合光合色素的含量
Fig. 1  The contents of photosynthetic pigments in different algae-bacterial consortia
2.2  藻菌组合对盐胁迫的响应
2.2.1  盐胁迫下藻菌的EPS变化  为了探究藻菌联合对盐胁迫的响应，对各盐浓度下不同藻菌组合EPS分泌量进行测定。结果表明，在不同浓度盐胁迫下，各处理组EPS分泌量呈现不同的变化。藻1在20 g·L-1 NaCl处理下EPS分泌量显著增加，增加了98.46%（P<0.05，图2a）；菌8在15 g·L-1 NaCl处理下EPS分泌量显著增加，增加了24.73%（P<0.05，图2b）；藻1菌8组合在15和20 g·L-1 NaCl处理下EPS分泌量均显著增加，分别增加了44.56%和43.19%（P<0.05，图2c）。在各浓度盐胁迫下，藻2和菌1的EPS分泌量均显著增加（P<0.05，图2d和图2e）；在5和10 g·L-1 NaCl处理下，藻2菌1组合EPS分泌量显著增加，而在高盐处理下其EPS分泌量无显著变化（P<0.05，图2f）。藻5在5和10 g·L-1 NaCl处理下EPS分泌量显著增加，分别增加了25.68%、26.87%（P<0.05，图2g）；而菌8及藻5菌8处理组均出现了EPS分泌量显著下降的情况（P<0.05，图2h和图2i）。
[image: 图2]
[bookmark: _Hlk188179652][bookmark: _Hlk188622939]注：a），b）和c）分别表示藻1，菌8和藻1菌8联合处理；d），e）和f）分别表示藻2，菌1和藻2菌1联合处理；g），h）和i）分别表示藻5，菌8和藻5菌8联合处理；* 表示P<0.05。Note: a), b) and c) represent the treatment of algae-1, bacteria-8 and algae1-bacteria8 consortium, respectively; d), e) and f) represent the treatment of algae-2, bacteria-1 and algae2-bacteria1 consortium, respectively; g), h) and i) represent the treatment of algae-5, bacteria-8 and algae5-bacteria8 consortium, respectively; * represents P<0.05.
图2  培养液中微生物分泌的胞外聚合物（EPS）的变化
Fig. 2  Changes of EPS secreted by microorganisms in culture medium
2.2.2  藻菌组合的去盐率  图3显示，在不同盐浓度梯度下，各处理组的可溶性盐含量均显著下降（P<0.05）。在5、10、15和20 g·L-1 NaCl浓度下，藻菌联合及藻处理组可溶性盐含量均显著低于菌处理组（P<0.05，图3）。此外，在藻1菌8处理中，藻菌联合处理组在20 g·L-1 NaCl浓度下可溶性盐含量显著低于藻处理组（P<0.05，图3a）。各藻菌联合处理组在各盐度下的去盐结果表明，在10 g·L-1 NaCl浓度下，藻1菌8和藻2菌1联合处理组的去盐率均显著高于藻5菌8处理组，去盐率分别为57.57%和57.29%（P<0.05，图4）；在15 g·L-1 NaCl浓度下，藻1菌8联合处理组的去盐率显著高于藻2菌1和藻5菌8处理组，去盐率达57.89%（P<0.05，图4）；在20 g·L-1 NaCl浓度下，藻1菌8和藻5菌8联合处理组的去盐率均显著高于藻2菌1处理组，去盐率分别为57.55%、57.79%（P<0.05，图4）。由此，藻1菌8组合在高盐环境中表现出稳定高效的去盐能力，筛选其开展后续的试验。
[image: 图3]
注：a）表示藻1，菌8和藻1菌8联合处理；b）表示藻2，菌1和藻2菌1联合处理；c）表示藻5，菌8和藻5菌8联合处理；不同字母表示不同处理间的显著性差异（P<0.05）。Note: a) represents the treatment of algae-1, bacteria-8 and algae1-bacteria8 consortium, respectively; b) represents the treatment of algae-2, bacteria-1 and algae2-bacteria1 consortium, respectively; c) represents the treatment of algae-5, bacteria-8 and algae5-bacteria8 consortium, respectively; different letters represent significant differences between treatments at the 0.05 level.
图3  不同藻菌处理对液态环境中可溶性盐含量的影响
Fig. 3  Effects of different algal and bacterial treatments on soluble salt content in liquid environment
[image: 图4]
注：不同字母表示不同处理间的显著性差异（P<0.05）。Note: different letters represent significant differences between treatments at the 0.05 level.
图4  不同藻菌组合盐分去除率的比较
Fig. 4  Comparison of desalting rate at different algae-bacterial consortia
2.3  藻株和菌株的鉴定
通过测序比对，结果表明，藻1与Borodinellopsis sp. QY-2024a（PP544782.1）高度相似，序列相似性可达99.94%，结合其形态学特性，鉴定其属于绿球藻目中的Borodinellopsis sp.[23]（图5a和图5b）。菌8与Bacillus sp. hb11（KF863811.1）高度相似，序列相似性可达99.92%，结合其形态学特性，鉴定其属于芽孢杆菌属（Bacillus）（图5c和图5d）。
[image: 图5]
注：a）表示藻1显微镜检照片；b）表示藻1的系统进化树；c）表示菌8的形态特征；d）表示菌8的系统进化树；各分支上的数值为Bootstrap值。Note: a) represents the microscopic image of algae-1; b) represents the phylogenetic tree of algae-1; c) represents the morphological characteristics of bacteria-8; d) represents the phylogenetic tree of bacteria-8; the values on each branch represent Bootstrap values.
图5  藻1和菌8形态及系统邻接进化树
Fig. 5  Morphology and neighbor-joining phylogenetic tree of algae-1 and bacteria-8 
2.4  藻菌联合对盐渍化土壤理化性质的影响
将藻1、菌8及藻1菌8组合接种至盐渍化土壤中，探讨其对土壤理化性质的影响。结果显示，单独接种菌8的土壤pH为7.44，显著低于初始值和空白组，其他处理组均无显著变化（P<0.05，图6a）。藻1、菌8和藻1菌8处理组土壤浸出液盐度较空白均显著下降，分别降低了5.10%、3.45%和7.00%，其中藻1菌8的土壤浸出液盐度显著低于单独接种藻或菌的土壤（P<0.05，图6b）。藻1、菌8及藻菌联合处理组土壤EPS含量均显著增加，分别增加了51.72%、8.20%和185.88%（P<0.05，图6c）。藻菌联合处理组土壤中的全氮含量显著高于空白含量，提高了55.33%，而接种单一藻或菌的土壤全氮含量无显著变化（P<0.05，图6d）。
[image: 图6]
注：不同字母表示不同处理间的显著性差异（P<0.05），* 表示P<0.05。Note: different letters represent significant difference between treatments at the 0.05 level, * represents P<0.05.
图6  藻1、菌8及联合作用下土壤理化性质的变化
Fig. 6  Changes of soil physicochemical properties at treatments of algae-1, bacteria-8, and their consortium 
3  讨 论
3.1  藻菌组合对盐胁迫的响应
盐胁迫下微藻和细菌分泌的EPS，一方面可作为渗透保护屏障，保护细胞免受外界高渗环境的影响[24]，提高其对高盐环境的适应能力；另一方面，其能与盐离子发生反应，降低液态环境中盐分含量[25]。本研究发现，在高盐环境中，微藻和细菌能分泌较高浓度的EPS以降低盐分的胁迫，这与段会杰[7]的研究结果一致。此外，本研究还发现，藻1菌8组合在20 g·L-1 NaCl浓度下的去盐效果优于单独的藻或菌。该结果支持了先前的研究，如：Gu等[26]发现藻类可通过光合作用为细菌提供额外的有机碳源、生长因子、O2等，促进其生长；张哲[27]发现细菌呼吸以及将大分子有机物水解产生的CO2能供微藻进行光合作用，在盐胁迫下有效促进微藻的生长。这表明藻1菌8联合，可能通过调节有机碳源和光合作用来提高二者在高盐环境中的活性。
3.2  藻菌联合对盐渍化土壤理化性质的影响
土壤pH直接关系到土壤肥力，进而影响作物生长。适量的碱性可以提高土壤中的有效养分含量，有利于作物的生长和发育[28]，然而过高的碱性也可能导致土壤中的某些营养元素变得不可利用，从而限制作物的生长[29]。本研究发现单独接种菌8的土壤pH显著降低，这支持了唐岷宸等[30]的研究。他们发现某些芽孢杆菌能够通过代谢产生多种有机酸如乙酸、草酸等，由此，推测有机酸的分泌可能是菌8降低土壤pH的原因之一。同时，本研究表明单独接种藻1土壤pH无显著变化，这与崔丽洋等[25]的研究结果一致，说明单独应用微藻对土壤酸碱性的改良效果不明显。尽管多项研究表明藻菌联合应用会使土壤pH升高[7-8]，但本研究发现接种藻菌组合的土壤pH无显著变化，这表明本研究筛选得到的藻菌组合不会加重盐渍化土壤的碱性，使得利用其改良盐渍化土壤更具可行性。
土壤盐度过高会限制植物的吸水和蒸腾，降低土壤肥力，导致农作物减产[31]。结果表明，藻1、菌8和藻1菌8联合均能够降低土壤盐度，起到改善土壤性质的作用，并且藻菌联合对盐渍化土壤的改良效果优于单独应用藻或菌的效果。Arp等[6]同样发现微藻和细菌可以通过直接吸收或分泌EPS等物质固定土壤中的盐分，从而降低土壤盐度，此外，微藻和细菌还能分泌促生激素[7]并为彼此提供营养物质[32]。因此在藻菌联合应用中，二者间的相互作用可以促进彼此的生长及生物活性，提高微藻和细菌的降盐能力。 
微生物产生的EPS与土壤结皮、土壤团聚体稳定性等性质密切相关[33]。Mishra和Jha[34]证实，EPS中的部分官能团如-OH、-COOH、-NH2和-C=O等能络合盐离子，一定程度上能够限制土壤中盐分的迁移，减少盐分对微生物和植物的影响。此外，EPS能够通过静电引力和范德华力包被在土壤颗粒外表，通过增加土壤颗粒的黏结性来促进团聚体的形成[35]，土壤团聚体的形成和稳定可以进一步促进土壤孔隙结构的发育，改善土壤结构[36]，增加土壤有机质含量，提高土壤肥力[37]。在本研究结果中，藻1、菌8及藻菌联合处理组土壤EPS含量均显著增加，表明接种微藻或细菌能够起到改善土壤性质的作用。
盐渍化土壤中氮含量较低[7]，不利于植物的吸收和利用。本研究发现，接种单一藻或菌的土壤全氮含量无明显变化，而接种藻菌组合的土壤全氮含量显著升高。吴志宇[38]、胡应平[39]等研究表明，某些芽孢杆菌具有一定的固氮能力，由此，推测在藻菌联合应用中，藻1和菌8间的相互作用提高了菌8的固氮能力，从而增加土壤含氮量，改善土壤肥力。
4  结 论
从华北地区盐渍化土壤中分离纯化得到5种藻株和10种菌株，并进行耐盐初筛及共生能力复筛，再通过探究藻菌组合对盐胁迫的生理生化响应进一步筛选出藻1菌8为最优组合。经鉴定，藻1为Borodinellopsis sp.，菌8为芽孢杆菌属（Bacillus）。在盐胁迫下，Borodinellopsis、芽孢杆菌及藻菌组合均表现出较强的耐盐能力及促生物质分泌能力。高盐环境中，藻菌联合相较于单独的藻或菌，对溶液中可溶性盐的去除效果更佳。此外，藻菌组合在高盐胁迫下胞外聚合物分泌量显著增加，其抵抗盐胁迫的能力较强。将Borodinellopsis、芽孢杆菌及藻菌组合分别接种于盐渍化土壤表面，结果发现，藻菌联合可有效降低土壤盐度，增加土壤胞外聚合物含量，提高土壤全氮含量，且相较于单一应用微藻或细菌改良，藻菌联合对盐渍化土壤的改良效果更加明显。
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