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摘  要：根际细菌在植物抵御逆境胁迫、促进养分吸收过程中发挥着关键作用。然而，目前关于苏打盐碱地植物

根际细菌的群落结构特征及其可培养潜力尚不清楚。本研究在松嫩平原的大安、肇源、镇赉、通榆 4 个典型苏打

盐碱地分布区采集碱蓬、芦苇、狗尾草等 7 种常见野生植物的根际土壤样品。通过 16S rRNA 基因高通量测序分析
根际细菌的群落结构，并利用 1/10 TSB 培养基开展根际细菌的高通量培养与鉴定，评估不同类群的培养偏好特征。

结果表明：根际细菌的丰度在 1.79×109 至 1.24×1010 copies·g-1之间，不同植物根际细菌的多样性差异显著：蒲公
英根际细菌丰度与多样性均较高；茵陈蒿根际细菌丰度低但多样性高；车前草和芦苇的根际细菌丰度与多样性

均较低。主成分分析表明，不同野生植物根际细菌群落分异不显著，而采样地点对根际细菌群落结构具有显著影

响。不同植物根际优势细菌类群基本一致。变形菌门（Proteobacteria）相对丰度最高，平均为 26.3%，其次为放
线菌门（Actinobacteria, 17.2%）和酸杆菌门（Acidobacteria, 11.3%）。优势属为节杆菌属（Arthrobacter）、微枝

形杆菌属（Microvirga）、芽孢杆菌属（Bacillus）、沙壤土杆菌属（Ramlibacter）、斯克尔曼氏菌属（Skermanel la）、
红色杆菌属（Rubrobacter）、鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）和类诺卡氏菌属（Nocardioides）。高通量培养

共获得 117 个纯菌 ASV，隶属于 52 个属、4 个门。分离效率平均每 100 个阳性孔获得 3.1 个属和 7.1 个纯菌株。
分离频率较高的类群为 Proteobacteria、Firmicutes 和 Actinobacteria 门，以及假单胞菌（Pseudomonas）、赖氨酸

芽孢杆菌（Lysinibacillus）、红球菌（Rhodococcus）、湖沉积杆菌（Limnobacter）等属。根际中相对丰度前 8 位
的属有 5 个成功获得纯培养。因此，在东北苏打盐碱地较大地理尺度下，采样位置而非植物类型是决定根际细菌

分异的主要因素。尽管不同类群的培养偏好性差异很大，高通量培养技术能有效获取大部分优势类群，是盐碱地

根际细菌资源挖掘的高效手段。 
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Abstract: 【Objective】Rhizosphere bacteria play a key role in plant stress resistance and nutrient acquisition. However, the 

community structure and culturable potential of rhizosphere bacteria in soda saline-alkali soils remain poorly understood. 

【Methods】In this study, rhizosphere soil samples of seven common wild plant species (including Suaeda glauca ,  

Phragmites australis, and Setaria viridis) were collected from four typical soda-saline-alkaline areas in the Songnen Plain : 

Da'an, Zhaoyuan, Zhenlai, and Tongyu. The bacterial community structure was analyzed by high-throughput sequencing of 

the 16S rRNA gene, and high-throughput cultivation using 1/10 TSB medium was conducted to assess the cultivation 

preferences of different taxa.【Results】Results showed that rhizosphere bacterial abundance ranged from 1.79×109 to 

1.24×1010 gene copies·g-1 dry soil, and significant differences in diversity were observed among plant species. Taraxacum 

mongolicum exhibited high abundance and high diversity; Artemisia capillaris had low abundance but high diversity; 

Plantago asiatica and Phragmites australis showed both low abundance and low diversity. Principal component analysis  

indicated that while the rhizosphere bacterial communities of different wild plants did not differ significantly, sampling 

location significantly influenced the rhizosphere bacterial community structure. The dominant bacterial taxa were generally  

consistent across plant species. At the phylum level, Proteobacteria were the most abundant (26.3%), followed by 

Actinobacteria (17.2%) and Acidobacteria (11.3%). The dominant genera included Arthrobacter, Microvirga, Bacillus ,  

Ramlibacter, Skermanella, Rubrobacter, Sphingomonas, and Nocardioides. High-throughput cultivation yielded 117 pure 

bacterial ASVs, belonging to 52 genera and 4 phyla. The isolation efficiency averaged 3.1 genera and 7.1 pure strains per 

100 positive wells. Frequently isolated taxa included the phyla Proteobacteria, Firmicutes, and Actinobacteria, and the 

genera Pseudomonas, Lysinibacillus, Rhodococcus, and Limnobacter. Notably, five of the top eight genera that were in 

relatively abundant in the rhizosphere were successfully cultured.【Conclusion】In conclusion, at a broad geographic scale 

in the Songnen Plain soda-saline-alkaline region, sampling location rather than plant species was the primary factor driving 

rhizosphere bacterial variation. Although different bacterial groups exhibited distinct cultivation preferences, high -

throughput cultivation proved to be an effective method for capturing the most dominant taxa, demonstrating its utility for 

mining rhizobacterial resources in saline-alkaline soils. 

Key words: Soda saline-alkali soils; Rhizosphere bacteria; Wild plants; Culturomics; Cultivation preference 

中国东北松嫩平原作为世界三大苏打盐碱地分布区之一，盐碱地面积达 765 万 hm2，该区域土

壤盐分以碳酸钠（Na2CO3）和碳酸氢钠（NaHCO3）为主，具有强碱性（pH > 8.5）、高钠吸附比和

结构不良等复合障碍特征，严重制约当地农业可持续发展[1]。近年来，开发利用耐盐碱微生物资源，

构建植物-土壤-微生物系统功能协同网络，已成为改良苏打盐碱地、提升土壤健康功能的新途径[2-3]。

系统评估苏打盐碱地中的微生物资源特征及其可培养性是实现该目标的重要基础。 

随着高通量测序技术的广泛应用，松嫩平原苏打盐碱土壤微生物群落的多样性组成、优势类群

及其环境驱动因子已有初步认识。研究表明，该区域优势细菌门类主要包括放线菌门（Actinobacteria）、

变形菌门（Proteobacteria）、酸杆菌门（Acidobacteria）、厚壁菌门（Firmicutes）、芽单胞菌门

（Gemmatimonadetes）和拟杆菌门（Bacteroidetes）等；常见优势属包括红球菌属（Rhodococcus）、

芽孢杆菌属（Bacillus）、类诺卡氏菌属（Nocardioides）、假单胞菌属（Pseudomonas）、节杆菌属

（Arthrobacter）和腈基降解菌属（Nitriliruptor）等，其群落结构与土壤 pH、电导率、有机质及盐分

离子组成等环境因子显著相关[4-7]。植物在长期适应盐碱胁迫的过程中，其根际可能富集了独特的耐

盐碱微生物类群。相较于土体微生物，根际微生物在促进植物健康、增强养分吸收和提升抗逆能力

等方面发挥关键作用，对揭示植物-微生物协同适应机制及挖掘抗逆促生菌株资源具有重要的科学与

实践价值[8-10]。目前，针对苏打盐碱土根际微生物的研究多集中于大豆、玉米等作物[11]以及碱蓬、羊

草等少数野生植物[5]，且多数研究局限于单一试验点或盆栽控制性试验[12-13]。总体而言，对于该区域

不同地理位点及不同类型野生植物根际细菌的多样性、组成及地理分异特征仍缺乏系统性认知。 

在微生物分离培养方面，基于传统稀释涂布平板技术，已从苏打盐碱土及其根际环境中分离出
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多种功能微生物。这些菌株被证实具有渗透调节、离子稳态维持、植物促生及土壤改良等功能，成

为盐碱地生物修复的重要种质资源[14-17]。然而，传统方法流程繁琐，存在分离效率低、鉴定成本高、

类群覆盖范围有限等问题[18]。高通量培养技术（Culturomics）通过构建包含数千个微环境的培养体

系和标准化鉴定流程，显著提升可培养微生物的覆盖度，为突破上述瓶颈提供了新路径。该技术已

在人体微生物组[19-20]和动物肠道及瘤胃微生物组[21-22]研究中广泛应用，并表现出显著优势。然而，

其在土壤微生物尤其是根际微生物的分离培养方面的应用仍相对有限。例如，在稻虾共作系统土壤

细菌研究中，高通量培养所获得的细菌属的种类数量是传统方法的 2.3 倍以上[23]。此外，研究显示

拟南芥根际中相对丰度最高的 100 个 OTU 中，有 64%通过高通量培养成功获得纯菌株[24]。尽管如

此，该技术对苏打盐碱土根际优势细菌类群的覆盖度与实际分离效率仍不明确，缺乏系统的实验数

据支撑。 

针对上述研究不足，本研究以东北苏打盐碱地的典型野生植物（包括碱蓬（Suaeda glauca）、车

前草（Plantago asiatica）、芦苇（Phragmites australis）等）为研究对象，系统分析其根际细菌群落

的丰度、多样性、组成与分异规律；同时运用高通量培养技术对根际细菌进行批量培养与鉴定，评

估该技术在苏打盐碱土细菌资源挖掘中的适用性和效率，以期为苏打盐碱土功能微生物菌剂的开发

提供理论依据和技术支撑。 

1 材料与方法  

1.1 根际土壤样品描述 

野生植物根际土壤样本于 2023 年 7 月采集自松嫩平原西部 4 个典型苏打盐碱土分布县（市）：

大安（DA: 45.50°N, 124.25°E）、通榆（TY: 44.13°N, 123.30°E）、镇赉（ZL: 45.85°N, 123.21°E）和

肇源（ZY: 45.55°N, 125.05°E）。该区域属于温带半湿润大陆性季风气候，年均气温介于 3.9~5.7 ℃，

年降水量为 500~600 mm，年蒸发量为 1 800~2 000 mm，土壤以黑钙土为主，质地为壤质黏土。所采

集的野生植物根际土壤样品涵盖 4 个地点的 7 种植物，包括：车前草（CQC，镇赉 2 份，大安 1 份）、

狗尾草（Setaria viridis，GWC，肇源 1 份，大安 1 份，通榆 3 份）、碱蓬（JP，大安 1 份，通榆 1

份）、芦苇（LW，大安 2 份，通榆 2 份，镇赉 2 份）、牛筋草（Eleusine indica，NJC，肇源 1 份，

大安 1 份，镇赉 2 份，通榆 2 份）、蒲公英（Taraxacum mongolicum，PGY，大安 3 份，镇赉 2 份，

通榆 2 份）和茵陈蒿（Artemisia capillaris，YCH，通榆 1 份，镇赉 2 份，肇源 1 份，大安 3 份）。

根际土采用抖根法收集，采集后于 4 ℃条件下保存备用。每份样品为 3 株同种植物的根际土壤混合

物。由于根际土壤样本量有限，在完成细菌群落结构分析后，将同种植物剩余的根际土壤合并为一

个混合样，用于土壤理化性质测定、细菌丰度分析及高通量培养。  

1.2 根际土壤理化性质测定 

测定的土壤理化指标包括：含水量（WC）、pH、总有机碳（TOC）、全氮（TN）、铵态氮

（NH4
+-N）、硝态氮（NO3

–-N）、有效磷（AP）、速效钾（AK）、溶解性有机碳（DOC）、微生

物生物量碳（MBC）和微生物生物量氮（MBN）。土壤 WC 通过烘干法测定；pH 采用玻璃电极法

测定（土水质量比为 1:2.5）；TOC 采用重铬酸钾氧化法测定；TN 采用半微量凯氏定氮法测定；

NH4
+-N 和 NO3

–-N 采用氯化钾浸提—靛酚蓝比色法测定；AP 采用碳酸氢钠浸提—比色法测定；A K

采用乙酸铵溶液浸提—火焰光度法测定；DOC 利用蒸馏水浸提—总有机碳分析仪法测定；MBC 和

MBN 均采用氯仿熏蒸提取法，其中 MBC 基于提取液有机碳计算，MBN 通过凯氏定氮法测定。 

1.3 根际土壤细菌丰度及群落结构分析 

采用 FastDNA Spin Kit for Soil（MP Bio, USA）试剂盒提取土壤总 DNA，采用实时荧光定量

PCR（qPCR）方法测定土壤中的细菌丰度。所用引物为 515F/907R[25]。qPCR 反应体系为 20 µL，
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包括 1 µL DNA 模板，前后引物各 0.5 µL，10 µL 2×ChamQ Universal SYBR qPCR Master Mix，8 μL

无菌水。反应程序为 95 ℃ 预变性 3 min；随后进行 40 个循环的扩增（95 ℃ 10 s，55 ℃ 30 s，72 ℃ 

30 s），最后于 80 ℃读取荧光信号。细菌丰度统一换算为每克干土基因拷贝数(copies·g-1 d.w.s)。土

壤细菌的扩增子测序委托上海美吉生物医药科技有限公司进行。原始测序数据采用 QIIME 2 分析

流程进行质量控制和物种注释，最终获得扩增子序列变体（ASV）相对丰度组成表，以供后续统计

分析[26]。 

1.4 根际土壤细菌的高通量培养及鉴定 

土壤悬液最适稀释度（optimal dilution concentration，ODC）的确定参考已有文献[27]。简述如下：

称取 1.0 g 新鲜土壤样品，置于 50 mL 无菌离心管中，加入 50 mL 无菌去离子水，盖紧管盖。随后

将离心管置于恒温摇床中，于 28 ℃、180 r·min-1 条件下振荡 60 min。振荡结束后，将离心管垂直静

置于实验台 30 min，最后使用无菌移液器吸取液面下约 1 cm 处的上清液，即可获得作为细菌种源的

土壤悬液。随后构建 2 倍梯度浓度的培养体系：分别将 330 µL、170 µL、83 µL、41.6 µL、20.8 µL、

10.4 µL、5.2 µL、2.6 µL、1.3 µL 的土壤悬液加入 50 mL 1/10 的胰蛋白胨大豆肉汤（TSB，Difco, USA；

pH 调至 8.0）培养基中，对应 150×至 38 400×共 9 个稀释度。分装至 96 孔细胞培养板，每孔 160 

µL，每个稀释度设置 2 个重复培养板。用 Parafilm 膜封口后，于 28 ℃静置培养 2 周。采用酶标仪

（SpectraMax M5，USA）测定各孔在 600 nm 处的吸光值（OD600），并同步观察浊度变化。阳性孔

判定标准为 OD600 值增量≥0.5 或者培养孔形成肉眼可辨的浑浊。若某一稀释度对应的阳性孔占比达

50%左右，则判定为该根际土的 ODC[27]。基于每种根际土的 ODC，使用 1/10 的 TSB 培养基分别配

制 0.33×ODC、1×ODC 及 3×ODC 的培养体系。每个稀释度的培养体系分装到 6 个 96 孔细胞培养板，

即每种野生植物根际土使用 18 块培养板进行培养。所有培养板在 28 ℃静置培养 2 周后，筛选出阳

性孔占比在 30%~60%之间的培养板用于后续的细菌高通量鉴定。 

高通量鉴定流程如下：从每个培养孔中取 10 µL 培养液转移至 96 孔 PCR 板，加入 16.6 µL 碱性

裂解液（pH 12.8），充分混合后于 PCR 仪中 95 ℃处理 30 min，随后立即加入 16.6 µL 中和缓冲液

（pH 5.5），混匀后作为 DNA 模板。PCR 反应在新的 PCR 板中进行，采用带特异性标签的引物 515F

与 907R 进行单轮扩增。反应体系为 30 µL，包括 DNA 模板 3 μL、前后引物各 0.6 µL、Taq 酶预混

液（TaKaRa Taq™ Version 2.0, Takara Bio Inc.）15 μL 以及无菌水 10.8 μL。PCR 程序为：94 ℃预变

性 2 min，随后进行 30 个循环的扩增（94 ℃ 30 s，55 ℃ 30 s，72 ℃ 1 min），最后 72 ℃延伸 5 min。

扩增完成后，将同一块 96 孔板中的所有 PCR 产物于 15 mL 无菌离心管中混匀，取 40 μL 进行电泳，

并使用 Takara MiniBEST 琼脂糖凝胶 DNA 回收试剂盒（Ver.4.0）进行回收。采用 NanoDrop One 超

微量分光光度计测定 DNA 浓度。每个 96 孔板的 PCR 产物按 1 μg 取样，合并后送上海美吉生物医

药科技有限公司进行建库和测序，测序通量 2 Gb。原始测序数据采用 mothur 软件进行拆分、质控、

生成 ASV 相对丰度表以及物种分类[28]。阳性孔的判定标准为测序总 reads 数≥50，纯菌孔的认定标

准为单一 ASV 的占比超过 95%。 

1.5 根际细菌代表菌株的耐盐碱能力测定 

选取优势属的代表菌株在不同盐度和碱度下进行培养，以评估其耐盐碱能力。以 1/10 的 TSB 液

体培养基为基础，分别设置不同 NaCl 浓度（0.5%、1.0%、2.0%和 3.0%）以及不同 pH（7、8、9 和

10）的培养处理。将供试菌株接种至上述培养基中，在 28 ℃条件下培养 1 周后，采用酶标仪测定培

养液在 600 nm 处的吸光值（OD600），以表征菌株在不同盐碱条件下的生长情况。各培养处理均设

置 3 个重复，根据 1 周后培养液 OD600 值的增量对菌株生长状态进行分级：OD600增量>0.3记为“++”，

表示生长正常；OD600 增量在 0.1~0.3 之间记为“+”，表示生长受抑制；OD600 增量<0.1 记为“-”，

表示无法生长。 

1.6 统计分析 

基于 ASV 相对丰度表，利用 R 软件中的 vegan 包[29]进行土壤细菌的群落多样性分析，分别计



土 壤 学 报 

Acta Pedologica Sinica 

http://pedologica.issas.ac.cn 
 

算 Chao1 指数、ACE 指数、Shannon 指数及 Simpson 多样性指数，以综合评估细菌群落的物种丰富

度与均匀度，揭示不同植物根际细菌群落结构差异。细菌丰度和多样性指数与理化因子的相关性采

用 Pearson 相关性分析。PCA图通过 R 语言中的 ggplot2 包完成绘制[30]。本研究采用了三种基于 Bray-

Curtis 距离矩阵的非参数多元统计方法，即 PERMANOVA、ANOSIM 和 MRPP 检验不同组别间微生

物群落结构的差异，并通过 999 次置换检验来评估显著性。使用 Origin 软件绘制细菌门和属水平的

物种相对丰度堆叠图。高通量培养结果的统计分析流程如下：根据 ASV 表，使用 R 语言筛选获得纯

菌孔的数量、纯菌孔占比、纯菌分离效率（每 100 个阳性孔获得的纯菌种类数）以及纯菌 ASV 种类

等信息。为评估野生植物根际不同细菌类群的培养偏好，本研究引入培养偏好系数（Cultivation Bias  

Coefficient, CBC）这一指标，将其定义为各分类单元在纯培养物中的分离频率与其在原始土壤群落

中相对丰度的比值。 

2 结 果 

2.1 土壤理化性质 

各野生植物根际土壤的理化性质如表 1 所示，不同样本在 pH、含水量、养分含量及微生物活性

等方面均表现出明显差异。不同样本间 pH 跨度较大，从车前草的 7.81 到芦苇的 10.38，反映出不同

野生植物对碱性环境的适应范围存在差异。在养分含量方面，狗尾草根际土壤的 TOC（29.6 g·kg-1）

和 TN（1.73 g·kg-1）均最高；而碱蓬和牛筋草的对应指标较低。狗尾草的 AP（42.4 mg·kg-1）和 AK

（504 mg·kg-1）也显著高于其他样本，而牛筋草的 AK 最低（168 mg·kg-1）。此外，车前草根际土壤

的 DOC 高达 121 mg·kg-1，远高于其他样本；其 MBC 和 MBN 也最高。 

表 1 野生植物根际土壤基本理化性质 

Table 1 Basic physicochemical properties of wild plant rhizosphere soils 

土壤来源 

Soil source 
pH 

含水量

WC/% 

总有机碳 

TOC/(g·kg-1) 
全氮 TN/(g·kg-1) 

硝态氮 NO3
–-

N/(mg·kg-1) 

铵态氮 NH4
+-

N/(mg·kg-1) 

CQC 7.81 16.81  14.5  0.546  16.7  19.5  

GWC 8.09 21.75  29.6  1.73  15.0  2.22  

JP 9.46 15.44  5.34  0.494 3.50  58.6  

LW 10.38 17.16  9.90  0.859  0.48  34.2  

NJC 8.45 12.52  4.20  0.370  0.734  32.9  

PGY 7.87 16.87  13.7  1.04  10.5  6.20  

YCH 8.66 20.43  13.3  1.14  8.16  25.4  

土壤来源 

Soil source 

有效磷

AP/(mg·kg-

1) 

速效钾

AK/(mg·kg

-1) 

溶解性有机碳

DOC/(mg·kg-1) 

微生物生物量

碳 MBC/(mg·kg-

1) 

微生物生物量氮

MBN/(mg·kg-1) 
 

CQC 8.26  282 121  326  54.5   

GWC 42.4  504 102  278  43.3   

JP 5.67  218 63.4  171  28.9   

LW 6.37  292 75.8  171  23.0   

NJC 2.29  194 49.7  132  22.7   

PGY 15.9  278 95.2  243  34.4   

YCH 29.5  337 68.7  270  42.5   
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注：土壤来源代码由植物中文名称的汉语拼音首字母按顺序组合而成。CQC，车前草；GWC，狗尾草；JP，碱蓬；LW，芦苇；NJC，牛

筋草；PGY，蒲公英；YCH，茵陈蒿。Note: The soil source code is formed by concatenating the first letters of the Pinyin syllables of the plant ’s 

Chinese name. The Latin names corresponding to these plants are listed as follows: CQC, Plantago asiatica; GWC, Setaria viridis; JP, Suaeda glauca; 

LW, Phragmites australis; NJC, Eleusine indica; PGY, Taraxacum mongolicum; YCH, Artemisia capillaris. 

2.2 根际土壤细菌组成特征 

不同野生植物根际土壤中的细菌丰度存在显著差异（表 2），在 1.79×109~1.24×1010 copies·g-1 d.w.s

之间。蒲公英（1.24×1010）和牛筋草（1.16×1010）根际土壤细菌丰度最高；狗尾草（7.63×109）和碱

蓬（7.40×109）居中；而芦苇（2.71×109）、车前草（2.36×109）和茵陈蒿（1.79×109）最低，较最高

组低约一个数量级。细菌群落多样性指数分析结果显示（表 2），茵陈蒿根际细菌的丰富度最高（ACE

指数：934.68 ± 319.10；Chao1 指数：942.63±312.57）。狗尾草（0.97±0.01）、蒲公英（0.98±0.01）

和茵陈蒿（0.97±0.01）的 Simpson 多样性指数显著高于碱蓬（0.92±0.02）与芦苇（0.93±0.02）（P<0.01）。

蒲公英（7.09±0.15）的 Shannon 多样性显著高于碱蓬（5.65±0.21）和芦苇（6.03±0.18）（P<0.001）。

综合来看，茵陈蒿、蒲公英和狗尾草的根际细菌多样性较高，车前草、芦苇和碱蓬的根际细菌多样

性较低，而牛筋草处于中等水平。根据采样地点对根际细菌多样性指数进行分析，ACE 和 Chao1 指

数在 DA采样点最高（分别为 1100.74±380.46 和 1111.12±383.75），并显著高于 TY、ZL和 ZY（P<0.05）。

Simpson 指数在 DA（0.97±0.03）和 ZY（0.98±0.01）处最高，且显著高于 TY 和 ZL。Shannon 指数

由高至低依次为 DA（7.16±0.80）> ZY（6.84±0.73）> TY（6.39±0.90）> ZL（5.98 ± 0.71），其中 DA

显著高于 TY 和 ZL，ZL 显著低于其他三个地点。DA 的丰富度（ACE、Chao1 指数）和 Shannon 多

样性最高，显著高于其他三个地点；ZY 的群落均匀度（Simpson 指数）最高，但丰富度较低；ZL 的

多样性最低。相关性分析结果表明，根际细菌丰度与根际土壤理化因子无显著相关性，而 Shannon 指

数与 TN，Simpson 指数与 NO3
–-N 和 AP，以及 Chao1 指数与 MBC 之间均呈显著负相关（P<0.05）。 

表 2 野生植物根际土壤细菌丰度及多样性指数 

Table 2 Bacterial abundance and diversity indices of wild grass rhizosphere soils 

来源 Source 细菌丰度

Bacterial 

abundance（16S 

rRNA gene 

copies ·g-1） 

ACE 指数 

ACE index 

Chao1 指数 

Chao1 index 

Simpson 指数 

Simpson index 

Shannon 指数

Shannon index 

植物类

型 

 Plant 

species 

CQC 2.36×109c 670.97±345.58d 672.30±345.15d 0.95±0.03b 6.31±0.93c 

GWC 7.60×109b 863.01±428.20b 877.43±433.88b 0.97±0.02a 6.89±0.92b 

JP 7.40×109b 538.62±439.53e 545.04±449.07e 0.92±0.04c 5.65±1.17d 

LW 2.71×109c 689.54±438.91c 698.55±446.28c 0.93±0.06c 6.03±1.41c 

NJC 1.16×1010a 781.39±413.15b 793.14±414.38b 0.96±0.02a 6.56±0.74b 

PGY 1.24×1010a 908.79±417.62a 917.14±425.57a 0.98±0.01a 7.09±0.45a 

YCH 1.79×109c 934.68±319.10a 942.63±312.57a 0.97±0.02a 6.68±0.69b 

采样地

点 

Sampling 

site 

DA \ 1100.74±380.46a 1111.12±383.75a 7.16±0.8a 0.97±0.03a 

TY \ 702.73±305.46b 711.64±310.5b 6.39±0.9b 0.95±0.04b 

ZL \ 622.32±326.56b 629.55±327.55b 5.98±0.71c 0.94±0.03b 

ZY \ 657.61±200.12b 668.53±212.33b 6.84±0.73ab 0.98±0.01a 

注：同列不同字母表示不同样本间差异显著（ P<0.05）。Note：Letters within the same column indicate significant differences between 

different samples. 
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主成分分析（PCA）结果显示，来自不同采样点的同一种野生植物根际土壤的细菌群落结构变

异很大，PERMANOVA（P=0.530）、ANOSIM（P=0.811）及 MRPP 检验（P=0.749）结果均显示植

物类型组间差异不显著，因此不同野生植物根际细菌群落间并未出现明显的分化。而根据采样地点

分组的 PCA 散点图可以看出，来自大安（DA）的野生植物根际土壤样本明显聚为一簇，而其他 3 个

位点的野生植物根际土壤样本聚为另一簇（图 1）。PERMANOVA 检验显示采样地点这一分组因素

解释了 16.35%的变异，且达到显著水平（P=0.004），ANOSIM 检验的 R 值为 0.2668（P=0.001），

MRPP 检验同样证实了组间差异的显著性（P=0.003）。基于 Bray-Curtis 距离的组间距离均值（0.6695）

明显高于组内距离均值（0.6074），且采样点大安（DA）与其他 3 个采样点间均存在显著差异。这

些结果表明，相较于植物类型，采样地点对根际细菌群落结构的影响更大。  

 

图 1 野生植物根际土壤细菌群落结构的主成分分析  

Fig. 1 Principal component analysis (PCA) of wild plant rhizosphere soils bacterial community structure 

基于 16S rRNA 基因扩增子测序分析，本研究揭示了 7 种野生植物根际土壤细菌在门（phylum）

和属（genus）水平的群落组成特征。在门水平上，不同植物根际的优势细菌类群（Top 10）基本一

致，但个别门的相对丰度存在较大差异（图 2a）。Proteobacteria 在所有样品中均占主导地位，平均

相对丰度为 26.3%。其次为放线菌门（Actinobacteria, 17.2%）和酸杆菌门（Acidobacteria, 11.3%）。

其余主要菌门包括绿弯菌门（Chloroflexi）、拟杆菌门（Bacteroidetes）、厚壁菌门（Firmicutes）和

浮霉菌门（Planctomycetes），平均相对丰度在 5.3%~9.5%之间。芽单胞菌门（Gemmatimonadetes）、

黏细菌门（Myxococcota）和疣微菌门（Verrucomicrobia），相对丰度较低，在 1.3%~4.7%之间。部

分植物根际土壤中特定菌门表现出明显的丰度差异。碱蓬根际中 Actinobacteria 和 Acidobacteria 的相

对丰度较总体平均值低约 5%。蒲公英根际中 Firmicutes 比例最高（10.8%），而碱蓬和茵陈蒿根际

土壤中拟杆菌门（Bacteroidetes）的占比均在 13.5%左右，显著高于其他植物。此外，这些样本中还

检测到硝化螺旋菌门（Nitrospirae）、蓝藻门（Cyanobacteria）等 38 个低丰度门类，其相对丰度均低

于 0.7%。尽管这些类群丰度较低，但其潜在的生态功能不容忽视。例如，硝化螺旋菌门（Nitrospirae）

是土壤中重要的硝化细菌，其硝化功能可能对根际氮循环和植物氮供应产生关键影响。 

在属水平上（图 2b），7 种植物根际土壤中共检测到 1 437 个细菌类群，平均相对丰度前 20 的

属在不同样本中的占比为 17.1%~31.6%。其中包括 8 个已知属，分别为 Arthrobacter、微枝形杆菌属

（Microvirga）、Bacillus、沙壤土杆菌属（Ramlibacter）、斯克尔曼氏菌属（Skermanella）、红色杆

菌属（Rubrobacter）、鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）和 Nocardioides，它们的平均相对丰度在

0.8%~2.6%之间。其余 12 个优势类群仅能注释到科或更高分类水平，表明苏打盐碱土植物根际土壤

中仍存在大量未被充分认识的细菌类群。进一步分析发现，部分植物根际土壤中特定菌属表现出显

著富集。例如，狗尾草根际中 Arthrobacter 相对丰度达 4.6%，芦苇根际中 Bacillus 为 2.9%，茵陈蒿

根际中未分类 Longimicrobiaceae 科相对丰度为 3.2%，这些数值均高于其他植物根际中的相应类群。 
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图 2 不同野生植物根际土壤中的优势细菌门（a）和属（b） 

Fig. 2 Dominant bacterial phlya (a) and genera (b) in rhizosphere soils of different wild plants 

2.3 根际细菌的高通量培养结果 

不同野生植物根际土壤的最适稀释度显著不同，其范围介于 600×和 38 400×之间，反映出各植

物根际土壤中的可培养细菌数量存在较大差别。通过高通量培养，共获得 1 656 个阳性孔，其中 310

个鉴定为纯菌孔，占阳性孔总数的 18.7%。进一步分析表明，这些纯菌株对应 117 种 ASV，隶属于

52 个属（表 3）。不同野生植物样品间纯菌孔占比差异明显，狗尾草的纯菌孔占比最低（3.0%），

而蒲公英则高达 74.0%。本研究以每 100 个阳性孔中获得的纯菌 ASV 及属的数量来表征细菌的分离

效率。总体来看，ASV 水平的平均分离效率为 7.1，属水平为 3.1。蒲公英和牛筋草根际细菌的分离

效率最高，在 ASV 水平分别为 35.1 和 24.6；而狗尾草的分离效率最低，平均每 100 个阳性孔仅能

得到 1.7 种 ASV。 

表 3 根际细菌高通量培养的基本信息 

Table 3 Basic information of high-throughput cultivation for rhizosphere bacteria 

土壤来源 

Soil 

source 

阳性孔数量 

Number of 

positive wells 

纯菌孔数量 

Number of 

pure bacteria 

wells 

纯菌孔占比/ 

Pure bacteria 

well ratio/ % 

纯菌 ASV

种类 Pure 

ASV types 

属数量

Genus 

number  

ASV 分离

效率 ASV 

isolation 

efficiency* 

Genus 分离

效率 

Genus 

isolation 

efficiency* 

LW 227 22 9.7 4 3 1.8 1.3 

NJC 248 120 48.4 61 33 24.6 13.3 

PGY 77 57 74.0 27 17 35.1 22.1 

YCH 431 38 8.8 17 9 3.9 2.1 

GWC 236 7 3.0 4 3 1.7 1.3 

CQC 405 50 12.3 19 10 4.7 2.5 

JP 92 16 17.3 5 5 5.4 5.4 

总体

Total 
1656 310 18.7 117 52 7.1 3.1 

注：*分离效率指每 100 个阳性培养孔中，分离得到的不同 ASV 或菌属平均数量。Note:*Isolation efficiency is defined as the average 

number of distinct ASV or genera obtained per 100 positive culture wells. 
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从 7 种野生植物根际中成功分离培养的细菌主要归属于 Proteobacteria、Actinobacteria、Firmicutes

和 Bacteroidetes 4 个门，在所有野生植物根际中的平均分离频率分别为 48.1%、37.1%、11.6%和 2.9%。

而 Candidatus_Saccharibacteria 门仅在牛筋草样品中分离到 1 株。各细菌门在不同植物根际中的分离

频率存在明显差异，表现出一定的宿主偏好性。Proteobacteria 在所有 7 种植物根际中均有分离，其

中在芦苇和碱蓬根际中的分离频率最高，分别达 86.4%和 100%；Actinobacteria 分离自 3 种植物根

际，主要来自牛筋草（56.7%）和车前草（58.0%）；Firmicutes 分离自 4 种植物根际，主要来自狗尾

草（85.7%）和茵陈蒿（68.4%）；Bacteroidetes 仅在牛筋草和蒲公英根际中分离，分离频率分别为

5.8%和 3.5%。 

在属水平上，共鉴定出 52 个类群，其中 46 个为已知属，另有 6 个类群目前仅能归类至科或更

高分类水平。从分布范围看，其中 33 个属仅分离自 1 种植物，15 个属同时来自两种植物，赖氨酸芽

孢杆菌属（Lysinibacillus）、红球菌属（Rhodococcus）、柄杆菌属（Caulobacter）在 3 种植物中均有

分离，而 Pseudomonas 是唯一在 4 种植物中均被分离到的属。分离频率最高的前 10 个属为 Pseudom

onas、Lysinibacillus、Rhodococcus、湖沉积杆菌属（Limnobacter）、噬氢菌属（Hydrogenophaga）、

类芽孢杆菌属（Paenibacillus）、类诺卡氏菌属（Nocardioides）、假黄色单胞菌属（Pseudoxanthom

onas）、食酸菌属（Acidovorax）、分枝杆菌属（Mycobacterium），分离频率在 2.8%到 23.74%之间。

不同植物根际中的高频分离属差异明显：芦苇根际以 Pseudomonas 为主，分离频率高达 81.8%；牛

筋草根际中以 Nocardioides（分离频率 25.0%）、Mycobacterium（分离频率 10.8%）和溶杆菌属（L

ysobacter）（分离频率 10%）为主。蒲公英根际中以 Acidovorax（21.1%）和 Pseudoxanthomonas（1

7.5%）为主；茵陈蒿根际中以 Paenibacillus、Pseudomonas 和 Lysinibacillus 为主，分离频率均高于 

21.1%；狗尾草根际中 Lysinibacillus 分离频率达 71.4%；车前草根际以 Rhodococcus 和 Limnobacter

为主，分离频率分别为 36.0%和 20.0%；碱蓬根际中 Pseudomonas 的分离频率为 43.8%。 

2.4 根际细菌代表菌株的耐盐碱能力 

本研究选取优势属的代表菌株，对其耐盐碱能力进行了初步筛查（表 4）。结果显示，不同属的

菌株在盐碱胁迫条件下的生长存在显著差异。在不同 pH 条件下，各代表菌株呈现明显的生长分化。

Rhodococcus、Hydrogenophaga、Limnobacter 和 Mycobacterium 等 4 个属的代表菌株在 pH 7～10 的

范围内均能正常生长，说明其具有较强的耐碱能力；而 Lysinibacillus 、 Pseudomonas、

Pseudoxanthomonas、Paenibacillus、Nocardioides 和 Acidovorax 这 6 个属的代表菌株在 pH 9 及以上

时生长受到一定的抑制，其耐碱能力一般。  

在0.5%～3.0%的盐度范围内，各个属的代表菌株也呈现出不同的耐受能力。Rhodococcus、

Hydrogenophaga、Pseudoxanthomonas和Limnobacter这4个属的代表菌株在设置的所有盐度下均能正

常生长，表现出较强的耐盐能力；而Pseudomonas、Paenibacillus、Nocardioides、Mycobacterium和

Acidovorax等5个属的代表菌株在盐度高于2.0%时生长受到抑制或无法生长；Lysinibacillus仅能在0.5%

盐度下保持正常生长，盐度升高时生长受到抑制。综合耐盐与耐碱能力筛查结果，不同优势属代表

菌株的耐盐碱能力差异明显，其中Rhodococcus、Hydrogenophaga和Limnobacter等3个属的代表菌株

耐盐碱能力最强。 

表 4 代表菌株在不同盐碱度培养基中的生长情况 

Table 4 Growth of representative strains in media with different saline-alkaline levels 

属  

Genus 

碱度 Alkalinity  盐度（氯化钠含量）Salinity（NaCl content） 

pH 7 pH 8 pH 9 pH 10  0.5% 1.0% 2.0% 3.0% 

Rhodococcus ++ ++ ++ ++  ++ ++ ++ ++ 

Hydrogenophaga ++ ++ ++ ++  ++ ++ ++ ++ 

Lysinibacillus ++ ++ + +  ++ + + + 
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Pseudomonas ++ ++ + +  ++ ++ + + 

Pseudoxanthomonas ++ ++ + +  ++ ++ ++ ++ 

Paenibacillus ++ ++ + +  ++ ++ + + 

Nocardioides ++ ++ + +  ++ ++ + + 

Limnobacter ++ ++ ++ ++  ++ ++ ++ ++ 

Mycobacterium ++ ++ ++ ++  ++ ++ + + 

Acidovorax ++ ++ + +  ++ ++ - - 

注：OD600 增量>0.3 记为“++”，表示生长正常；OD600增量在 0.1~0.3 之间记为“+”，表示生长受抑制；OD600增量<0.1 记为“-”，表

示无法生长。Note: An OD600 increase >0.3 is recorded as “ ++”, indicating normal growth; an OD600 increase between 0.1 and 0.3 is recorded as “ +”, 

indicating growth inhibition; an OD600 increase <0.1 is recorded as “ –”, indicating no growth. 

2.5 根际细菌的培养偏好性 

对 7 种野生植物根际细菌的门水平和属水平的培养偏好系数（CBC）分析表明（图 3），本研

究采用的培养体系对不同细菌类型表现出不同的培养偏好。在门水平上，Proteobacteria 在各样本

的 CBC 值介于 0.5 至 4.0 之间；Firmicutes 的 CBC 值跨度最大，范围为 0.5~27.4，其中狗尾草根际

样本最高；Actinobacteria 的 CBC 值相对稳定，在 1.8~3.9 之间；而 Bacteroidetes 的 CBC 值均低于

1，表明该培养体系对该门类的培养偏好性较低。由于在所有根际土壤样本中均未检测到

Candidatus_Saccharibacteria 门，本研究获得的 1 株该门细菌可能源于偶然性。其他优势门未获得纯

培养菌株。 

在属水平上，细菌类群的 CBC 值呈现更为显著的分化。在根际土壤中相对丰度位列前 8 位的

已知属中，有 5 个成功获得纯培养：分别为 Arthrobacter（CBC 5.2）、Bacillus（4.0）、

Ramlibacter（0.9）、Sphingomonas（0.9）和 Nocardioides（5.6~23.6），但这些优势类群的 CBC 值

远低于根际中的部分低丰度类群。例如，Pseudomonas 尽管在根际中的相对丰度不足 0.24%，其

CBC 值却介于 10.1 至 241.7 之间；Lysinibacillus 在根际中的相对丰度低于 0.1%，而 CBC 值均高于

557.9；提西耶氏菌属（Tissierella）的相对丰度低于 0.01%，但 CBC 值最高达 2272.8；Limnobacter

的相对丰度低于 0.05%，其 CBC 值分别为 365.2 和 818.0。以上结果表明，采用本研究的培养体系

可以获得苏打盐碱土植物根际中的部分优势类群，但对某些低丰度细菌类群具有更强的分离能力。 
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图 3 高通量培养获得的细菌的培养偏好系数及其在根际中的相对丰度（a.门水平，b.属水平） 

Fig. 3 Cultivation Bias Coefficient (CBC) of the bacteria obtained from high-throughput cultivation and their relative 

abundance in the rhizosphere (a. Phylum level, b. Genus level) 

3 讨 论   

3.1 野生植物根际微生物组成特征及优势类型 

本研究表明，苏打盐碱土不同野生植物根际细菌的丰度介于 1.79×109 至 1.24×1010 copies·g-1 d.w.s，

跨度约一个数量级。进一步结合细菌 α 多样性分析发现，不同植物根际呈现出多样的群落特征：蒲

公英根际细菌丰度较高，且 Shannon 和 Simpson 指数均处于较高水平；茵陈蒿根际细菌丰度虽低，

但 Shannon 指数较高，Simpson 指数亦处于较高水平；车前草和芦苇根际细菌的丰度、Shannon 和

Simpson 指数均较低。这种差异模式体现了植物物种对根际微生物群落组装的特异性影响。研究表

明，不同植物在根系分泌物种类和数量上的差异选择性地塑造了不同的根际微生物区系[31-33]。除植

物类型外，采样地点的不同也造成了根际细菌多样性的差异（表 2），表明土壤理化性质也是影响细

菌多样性的重要因素。本研究发现，根际细菌 α 多样性与根际土壤的 TN、NO3
–-N、AP 和 MBC 等

因子存在显著相关关系。结合表 1 和表 2 可见，不同样本在 pH、氮素形态、有效磷及微生物量碳等

方面存在明显差异，同时大安（DA）与镇赉（ZL）等不同采样点在 Shannon 和 Simpson 指数上也表

现出显著差异，这说明不同采样地点在土壤 pH和养分状况方面的差异影响了根际细菌的群落组成。

对根际细菌 β 多样性的分析结果也表明，相较于植物类型，采样地点对根际细菌群落结构的影响更

为显著（图 1）。关于根际微生物群落构建的主导因素，学界存在不同观点。有研究表明植物物种身

份是解释根际细菌群落变异的关键因素，且亲缘关系较近的植物拥有更相似的微生物组[34]。植物通
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过对土壤微生物群落的选择作用形成特有的根际微生物群落[24]。不过，大量研究支持根际微生物群

落结构受植物种类和土壤类型的共同影响[31, 35]。Bulgarelli 等[36]提出了根际微生物组装配的“两步选

择”模型：首先由土壤提供微生物库，然后由植物以基因型依赖的方式从该库中进行选择性富集。

然而，也有研究表明土壤采样地点对根际微生物组成的影响远大于植物类型的影响[37]。综上所述，

植物根际微生物群落的差异不仅反映了物种特异性适应，也与土壤理化性质和植物-微生物互作策略

密切相关。植物与土壤环境因素的相对重要性可能最终取决于研究的地理尺度，本研究在松嫩平原

区域尺度下的结果表明，采样位置对根际细菌群落结构的影响较植物类型更为突出。值得注意的是，

与以农作物或人工植被为对象的研究不同，本研究聚焦于自然演替的野生植物根际细菌群落，这类

植物长期暴露于苏打盐碱胁迫环境，其根际可能富集更具耐盐碱潜力的微生物类群，因此本研究对

于挖掘新型耐盐碱微生物资源提供了新的视角。 

从具体的细菌类群来看，松嫩平原野生植物根际细菌在门水平上的优势类群与该地区盐碱土中

的基本一致，但相对丰度差异较大。已有研究显示，该地区多个采样点的 21 份盐碱荒地土壤中， 

Actinobacteria平均占比最高（47.3%），Proteobacteria次之（30.3%），两者合计占总细菌群落的77.6%[4]。

相对于碱斑土壤，碱蓬和羊草根际中 Proteobacteria 的占比明显上升，而 Actinobacteria 占比下降[5 ]。

对大庆不同土地利用方式下土壤细菌群落的分析也呈现类似规律：两处盐碱荒草地中 Actinobacteria

的占比超过 55.0%，Proteobacteria 低于 20%；而邻近农田中 Proteobacteria 的占比增加至 30%以上，

Actinobacteria 则降至 40%以下 [6]。大安地区的相关研究同样表明，盐碱荒地在开垦为农田后，

Proteobacteria 的占比大幅提高，Actinobacteria 的占比则明显降低[38]。本研究涉及的野生植物根际土

壤中 Proteobacteria 和 Actinobacteria 占比分别为 26.3%和 17.2%（图 2），其优势度明显低于盐碱荒

地。考虑到采样区域主要位于盐碱农田周边，这些野生植物根际细菌优势门类的组成模式更接近于

农田土壤。在属水平上，根际优势类群主要包括 Arthrobacter、Microvirga 和 Bacillus 等，其平均相

对丰度均在 1.4%以上。有研究表明这三个属是盐碱地改良为农田后富集程度较高的优势属[38]。其中，

Arthrobacter 和 Bacillus 是根际中常见的固氮菌，且作为重要的植物根际促生菌，它们还能通过分泌

嗜铁素、产生植物激素（如吲哚乙酸）、解磷解钾等多种方式促进植物生长并增强其抗逆性[39]。而

Microvirga 作为多种植物根际中的核心物种[40]，在协助植物抗逆和促生等方面发挥重要作用，如增

强植物的耐旱性和耐盐性[41-42]。  

3.2 高通量培养对细菌类群的覆盖度及偏好性 

理论上，若土壤悬液中的细胞达到完全分散，在最适稀释度下进行高通量培养，大部分阳性

孔应来源于单个细胞。然而，本研究共获得 1 656 个阳性孔，不同植物样品间纯菌孔的占比在

3.0%~74.0%之间，平均为 18.7%（表 3）。推测部分样品中细菌细胞和根际土壤颗粒结合紧密，

尽管在 180 r·min-1 条件下振荡 60 min，悬液中的大部分细菌细胞仍未达到理想的单细胞状态。因

此，即使经过充分的梯度稀释，多数阳性孔中仍为多个细菌细胞的混合培养状态。由此可见，获

取适用于高通量培养的土壤细菌单细胞悬液，仍是未来方法优化的关键方向。目前常见的土壤细

胞分离策略包括超声、涡旋、搅拌等物理方法，以及使用吐温-20、脱氧胆酸钠、焦磷酸钠、聚乙

烯吡咯烷酮、多糖水解酶等化学或生物分散剂。这些方法有助于破坏细胞和土壤颗粒之间的氢键

以及细胞外聚合物，从而提升土壤细胞的提取效率[43-44 ]。然而，多数研究旨在获取完整细胞用于

后续的杂交试验，虽有个别报道指出所获细胞悬液可用于单细胞分选和培养，但其实际效果尚未

得到系统评估[45-46]。 

本研究通过高通量培养和鉴定共获得 310 个纯菌孔，对应 5 个门（含 1 个暂定门）及 52 个

属的细菌类群（表 3），其中 22 个属（占 42%）仅来源于单一培养孔，反映出该方法具有较高

的类群覆盖度，而传统人工挑选方法则难以捕获此类低频率菌株。已有研究表明，基于高通量培

养的测序方法所鉴定到的细菌属数量分别为传统涂布法的 2.3 倍、划线法的 4 倍 [23]。从来源植物



土 壤 学 报 

Acta Pedologica Sinica 

http://pedologica.issas.ac.cn 
 

样品看，33 个属仅来源于一种植物，15 个属来源于两种植物，说明植物类型对分离菌株的多样

性具有显著影响。例如，蒲公英根际细菌的分离效率在属水平达 22.1，而狗尾草仅 1.3，尽管两

者根际细菌的多样性指数差异不大（表 2）。 

在门水平上，所获得的纯菌主要为根际中的优势类群。Proteobacteria 和 Actinobacter ia 的分

离频率最高，二者在所有纯菌株中的占比分别为 48.1%和 37.1%，均高于其在根际中的占比（26.3%

和 17.2%）。因此，在多数根际样品中，这两类菌的培养偏好系数（CBC）均大于 1。Firmic utes

的 CBC 值最高可达 27.4（图 3），表明本研究所用的 1/10 TSB 培养基对上述三个优势菌门具有

明显的培养偏好，这种培养偏好性对于挖掘盐碱地微生物资源具有重要的启示：一方面，该培养

体系能够高效富集易于培养且具备促生、抗逆等潜在功能的菌种资源（例如 Pseudomonas 和

Bacillus 等常见类群）；另一方面，基于单一培养基的高通量培养策略可能使分离出的微生物类

群集中于少数几个门，从而系统地遗漏那些具有特殊营养需求或生长缓慢的稀有或难培养类群。

尽管如此，高通量培养的优势不仅在于提高“可培养细菌”的获得效率，也为耐盐碱微生物资源

的开发和应用提供了丰富的菌株储备，使得“可培养细菌”进一步区分为“具有耐盐碱潜力的可

培养细菌”。相比之下，Bacteroidetes 在两个根际样品中的 CBC 值均低于 1，表明该培养体系对

其培养偏好较低。在属水平上，本研究成功分离出相对丰度前 8 位的已知属中的 5 个，包括

Arthrobacter、Bacillus 和 Nocardioides 等常见的功能菌属，尽管它们的 CBC 值远低于 Pseudomona s、

Lysinibacillus 和 Tissierella 等非优势属。 

研究表明，在目前有效命名的共约14 000种细菌和古菌中，约 97%的物种属于 Bacteroidet es、

Proteobacteria、Firmicutes 和 Actinobacteria，说明现有的大部分培养方法对这四个门存在明显的

偏好性[18]。对盐碱土细菌的分离培养研究也显示所获菌株基本归属于这几个门类[14 , 17, 47]。从微

生物应用的角度看，这些门类的细菌易于培养和扩繁，是开发微生物菌剂的理想材料。然而，从

全面挖掘微生物资源的角度看，本研究采用的高通量培养技术仍具有一定的局限性。例如，在根际

环境中占比约 10%的 Acidobacteria 和 Chloroflexi 等寡营养细菌类群未能在本研究中获得纯培养。这

两类微生物通常具有生长缓慢、营养需求特殊、对富集培养基敏感等特点，以 1/10 TSB 为基础的培

养体系难以支持此类微生物的生长，这反映出本研究采用的高通量培养技术及体系在覆盖细菌类群

多样性方面的固有限制。为提高此类微生物的分离成功率，可尝试优化培养策略，如使用低浓度碳

源培养基、延长培养时间、添加土壤浸提液或特定信号分子等，以更好地模拟其自然生境中的生长

条件[48-49]。但值得指出的是，对于这类难培养微生物，仅靠培养基的优化往往难以实现规模化分离

与应用。因此，未来在开发盐碱地微生物资源时，可考虑将传统培养策略与培养组学、微流控培养

以及原位功能调控相结合，从而在高效获取易培养功能菌株的同时，也能通过非培养手段发掘并利

用那些难培养微生物的潜在生态功能。对于本研究已获得的可培养菌株，后续可结合耐盐碱能力初

筛结果，优先选择 Rhodococcus、Hydrogenophaga 和 Limnobacter 等常见促生属中耐受性较强的

代表菌株，进一步在室内模拟苏打盐碱胁迫环境（基于典型区域的 NaHCO3/Na2CO3 浓度），开展植

物接种试验。植物可选择当地优势野生植物（如碱蓬、羊草等）和粮食作物（如水稻、玉米、高粱

等），从植物生物量、根系形态、叶绿素含量及渗透调节物质积累水平等多个指标评价代表菌株对

植物生长的影响，从而验证其潜在的促生和抗逆功能。 

4 结 论   

本研究系统解析了松嫩平原苏打盐碱地 7 种典型野生植物根际土壤细菌群落特征及其可培

养性。发现根际细菌的丰度范围为 1.79×109 至 1.24×1010 copies·g-1 d.w.s。不同植物根际细菌呈现

不同的多样性模式：包括高丰度高多样性、低丰度高多样性以及低丰度低多样性。根际细菌的优势
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类群基本一致，优势门为 Proteobacteria 和 Actinobacteria，优势属为 Arthrobacter、Microvirga、

Bacillus 等。植物类型对根际细菌群落 β 多样性影响不显著，而采样位置的影响更大。高通量培养

时分离频率较高的门为 Proteobacteria 和 Actinobacteria，较高的属为 Pseudomonas、Lysinibacillu s

和 Tissierella。根际前 8 个优势属有 5 个获得了纯培养。综上，本研究表明在区域尺度上，苏打盐

碱土不同植物根际细菌的优势类群组成相似，群落结构主要受地理位置的调控。尽管不同细菌类

群间存在显著的培养偏好差异，高通量培养技术仍能有效获取大部分原位优势菌群，并为后续耐

盐碱功能菌株的筛选与应用提供丰富的菌株资源，表明高通量培养技术是盐碱地根际细菌资源挖

掘的高效手段。 
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