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摘　 要　 为发挥微生物资源在地理标志特色农产品品牌维护中的作用，采用高通量测序技术分析天津市西青

区沙窝萝卜根际细菌多样性和群落结构，通过纯培养根际土壤细菌对樱桃萝卜果实质量与黄酮、多酚、维生素

Ｃ、可溶性糖含量的影响评估根际微生物与沙窝萝卜品质的关系。 结果表明沙窝萝卜根际土壤样本中的细菌

主要来自 ５ 门 ９ 属，其中假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、芽胞杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）、糖单胞分泌菌属（Ｓａｃｃｈａｒｉｍｏｎａｄ⁃
ａｌｅｓ）为核心细菌群落。 通过纯培养共获得 ３９ 株可培养细菌菌株。 经过筛选，获得 ７ 株具有固氮、解磷或分泌

生长素综合水平较高且具有促生功能的菌株，包括菌株 Ｊ３、Ｊ５、Ｈ１１、Ｘ３、Ｘ６、Ｘ１０、Ｘ１３。 根据 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序

列鉴定这些菌株为奇异变形杆菌（Ｐｒｏｔｅｕｓ ｍｉｒａｂｉｌｉｓ）、嗜虫假单胞菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｅｎｔｏｍｏｐｈｉｌａ）、巨大芽胞杆菌

（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｇａｔｅｒｉｕｍ）、蜡状芽胞杆菌（Ｂ． ｃｅｒｅｕｓ）、惠州芽胞杆菌（Ｂ． ｈｕｉｚｈｏｕｅｎｓｉｓ）、地形变形杆菌（Ｐ． ｔｅｒｒａｅ）和

粘质沙雷氏菌（Ｓｅｒｒａｔｉａ ｍａｒｃｅｓｃｅｎｓ）。 盆栽试验结果表明，施用 ７ 株菌株可以促进樱桃萝卜生长或改善果实品

质。 其中，菌株 Ｈ１１、Ｊ５、Ｘ１３ 可分别提高樱桃萝卜果实重量 ４７％、４５％和 ４２％；菌株 Ｈ１１ 和 Ｊ５ 可提高樱桃萝卜

黄酮含量 ４７％和 ４０％，菌株 Ｊ５ 和 Ｘ６ 可提高樱桃萝卜多酚含量 ７０％和 ６７％；菌株 Ｘ６ 对果实中维生素 Ｃ 含量

影响较大，较对照组提高了近 ３ 倍，达（２４．６０±５．０７） ｍｇ ／ １００ ｇ，菌株 Ｈ１１ 处理后果实中可溶性糖含量较对照组

提高了 ２．７ 倍。 研究结果表明，挖掘沙窝萝卜根际土壤微生物资源有助于利用细菌群落制定有效和可持续的

作物田间管理策略。
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　 　 植物根际是指植物根系与土壤之间的界面，
在这个区域里蕴藏着多种微生物，这些微生物与

植物间的互作深刻影响着生物地理化学循环、植
物生长以及植物对生物、非生物胁迫的耐受性［１］。
植物的根系分泌物为根际微生物的生长提供营养

物质，不同的作物因根际分泌物不同，从而形成不

同的根际微生物群落。 不同的根际微生物同时以

不同的方式如调节植物激素水平、激活植物防御

信号通路、影响植物信号的产生与传导来影响植

物健康和改善土壤肥力［２］。 Ｙａｄａｖ 等［３］ 研究根际

亲和菌荧光假单胞菌 （ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｓ）
ＯＫＣ 和木霉（Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ａｓｐｅｒｅｌｌｕｍ） Ｔ４２ 发现其

可以促进微量元素在鹰嘴豆中富集，提高鹰嘴豆

中的蛋白质、多酚、黄酮的含量。 Ｓｕｎ 等［４］ 研究高

品质南瓜和低品质南瓜根际微生物发现其存在较

大差异，高品质的南瓜能招募吸收更多的根际微

生物。 因此，了解根际微生物群的分类学、基因组

学和功能成分对于管理它们以实现可持续作物生

产至关重要［５］。 传统的微生物分离筛选方法通量

低、工作量大，无法获得全面根际微生物种群信息

与核心优势微生物资源，只能部分模拟自然条

件［６］。 为全面揭示根部微生物组在植物生长和发

育中的功能和机制，需要通过高通量测序和微生

物多样性分析技术，对微生物多样性和群落结构

进行系统研究，以便更好地了解根际微生物群的

丰度和多样性以及优势物种，通过对根际核心微

生物资源的定向挖掘，可以深层次的探寻植物和

根际微生物之间的互作机制［７⁃８］。 沙窝萝卜皮薄、
肉质密，呈翠绿色，口感细腻，脆甜可口，味如水

果，为优质型水果萝卜，历来有“沙窝萝卜赛鸭

梨”之誉［９］，且富含葡萄糖、蔗糖、果糖及维生素

Ｃ、微量元素、纤维粗蛋白等［１０］。 沙窝萝卜中可溶

性固形物、粗纤维、维生素 Ｃ 的含量分别可达

５．８１％、１．１８％和 ０．４７ ｍｇ ／ ｇ，高于常见的青品种萝

卜如卫青萝卜、潍县萝卜和翘头青萝卜。 其中可

溶性固形物高于潍县萝卜 ４４％，粗纤维高于卫青

萝卜 ２４％， 维 生 素 Ｃ 含 量 高 于 翘 头 青 萝 卜

４８％［１１］。 由于沙窝萝卜口感独特、营养丰富、品
质优越，被农业农村部认定为“２０１７ 年中国百强

区域公用品牌”。 为了更好地保证沙窝萝卜特色

农产品的品质，维护品牌形象，研究影响沙窝萝卜

品质的因素是非常必要的。 目前，中央财政和天

津市财政已共同出资开展“天津市西青区农用地

适宜性评价”工作，主要从农作物和特色农产品的

立地地质背景和土壤地球化学特征，探索其分布

规律，分析蔬菜及沙窝萝卜种植适宜性，结果表明

西青区土质上沙下粘， 较为适合沙窝萝卜种

植［１２］。 但沙窝萝卜根际微生物如何影响沙窝萝

卜品质尚缺乏系统的研究。 微生物资源是国家自

然科技资源的重要组成部分。 由此，发掘农作物

品种和种植地域的根际微生物资源十分必要且社

会经济效益巨大。 本研究旨在探究天津市特色产

品沙窝萝卜根际细菌群落组成与根际微生物群落

关系，通过深入了解微生物的生态占位，挖掘天津

沙窝萝卜根际土壤微生物组的资源潜力。 力争通

过对沙窝萝卜根际细菌的分离，明确其对萝卜作

物农艺性状、农产品采后品质的影响及其机制，收
集天津市特色农产品菌种资源。
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１　 材料与方法

１．１　 材料

１．１．１　 实验植株　 沙窝萝卜（Ｒａｐｈａｎｕｓ ｓａｔｉｖｕｓ Ｌ．）
采自天津市西青区沙窝萝卜种植基地；樱桃萝卜

（Ｒａｐｈａｎｕｓ ｓａｔｉｖｕｓ Ｌ． ｖａｒ． ｒａｄｃｕｌｕｓ ｐｅｒｓ）种子购自

山东潍坊；土壤购自山东潍坊寿禾。
１．１．２　 沙窝萝卜根际土壤 　 沙窝萝卜根际样本

２０２１ 年 １１ 月取自天津市西青区沙窝萝卜种植基

地，选取 ３～４ 株沙窝萝卜为一组平行，设置 ３ 组平

行，进行根际土壤采集，分别编号为 ＧＲ＿１、ＧＲ＿２、
ＧＲ＿３。 采集工具使用 ７５％乙醇进行灭菌处理。
以沙窝萝卜为圆心，铲出环状根区，将沙窝萝卜从

土壤中取出，轻轻抖动其根部去除松散的土壤，只
保留距离根系表面 １ ｍｍ 以内的土壤，将植物根

系装入无菌封口取样袋中运送至实验室。 在超净

工作台中收集根际土壤，然后将样品在液氮中速

冻后置于－８０ ℃低温冰箱保存［１３］。
１．１．３ 　 培养基 　 ①Ｌｕｒｉａ⁃Ｂｅｒｔａｎｉ（ＬＢ）培养基：胰
蛋白胨 １０．０ ｇ，酵母抽提物 ５．０ ｇ，氯化钠 ５．０ ｇ，葡
萄糖 １．０ ｇ，蒸馏水 １ ０００ ｍＬ，ｐＨ ７．３ 左右。 ②假

单胞基础培养基：明胶蛋白胨 １６. ０ ｇ，Ｋ２ＳＯ４ １０. ０
ｇ，胰蛋白胨 １０. ０ ｇ，ＭｇＣｌ２ １．４ ｇ，溴化十六烷基三

甲胺 ０．２ ｇ，甘油 １０ ｍＬ，蒸馏水 １ ０００ ｍＬ，ｐＨ ７．３
左右。 ③阿须贝无氮固体培养基。 ④蒙金娜液培

养基。 固体培养基加入 ２％琼脂，所有培养基均经

过 １２１ ℃、２０ ｍｉｎ 高压蒸汽灭菌。
１．１．４ 　 主要试剂与仪器设备 　 ＨｉＰｕｒｅ Ｓｏｉｌ ＤＮＡ
Ｋｉｔｓ 试剂盒（美国 Ｏｍｅｇａ 公司）；细菌 ＤＮＡ 提取试

剂盒（美国 ＡＸＹＧＥＮ 公司）；ＡｘｙＰｒｅＤＮＡ 凝胶回收

试剂盒（美国ＡＸＹＧＥＮ 公司）；ＴｒｕＳｅｑ Ｎａｎｏ ＤＮＡ 文

库制备试剂盒（美国 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司）；Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ．® Ｓｏｉｌ
ＤＮＡ Ｋｉｔ 试剂盒（美国 Ｏｍｅｇａ 公司）。 超净工作台

（ＳＷ⁃ＣＪ⁃１ＦＤ，上海博讯事业有限公司医疗设备厂）；
恒温培养箱（ＫＣＬ２０００，珠江广东省医疗器械厂）；酶
标仪（Ｍｕｌｔｉｓｋａｎ ＦＣ，上海 Ｔｈｅｒｍｏ ｆｉｓｈｅｒ 仪器有限公

司）；台式高速冷冻离心机 （ Ａｌｌｅｇｒａ Ｘ⁃３０，美国

ＢＥＣＫＭＡＮ 公司）；回旋式恒温调速摇床（ＨＹＧ⁃ＩＩＩ，
上海）；智能人工气候光照培养箱（ＸＺ⁃６００，宁波江

南仪器厂）；超低温冰箱（Ｍｕｌｔｉｓｋａｎ ＦＣ，青岛海尔特

种电器有限公司）；超微量分光光度计 （ Ｎａｎｏ⁃
Ｄｒｏｐ２０００，美国赛默飞世尔科技有限公司）。

１．２　 方法

１．２．１　 沙窝萝卜根际细菌群落组成及功能预测　
①总 ＤＮＡ 的提取、ＰＣＲ 扩增：取－８０ ℃储存的土

壤样品，使用 Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ．® Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ 试剂盒提

取土壤样品中的微生物 ＤＮＡ，采用分光光度计检

测提取的 ＤＮＡ 浓度和纯度，采用 １％琼脂糖凝胶

检测 ＤＮＡ 样品的完整性， 将合格的 ＤＮＡ 样

本－８０ ℃保存备用。 以提取的合格的根际土壤

ＤＮＡ 为模板，对细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 的 Ｖ３～Ｖ４ 高变区

域采用引物 ３３８Ｆ （ ５′⁃ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧ⁃
ＣＡ⁃３′） 和 引 物 ８０６Ｒ （ ５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴ⁃
ＷＴＣＴＡＡＴ⁃３′）进行 ＰＣＲ 扩增。 ＰＣＲ 产物进行琼

脂糖凝胶电泳并纯化［１４］。 ②Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 测序：
使用 ＴｒｕＳｅｑ® ＤＮＡ ＰＣＲ⁃Ｆｒｅｅ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ
Ｋｉｔ 进行文库构建，利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ２ ５００ 系统

进行测序，委托美生物有限公司完成。 ③生物信

息学分析：测序得到的原始序列数据通过 ＦＬＡＳＨ
软件进行拼接优化；序列片段通过 ＱＩＩＭＥ 软件在

设定的过滤条件下进行过滤，以获得高质量的样

品序列；使用 ＵＰＡＲＳＥ 软件将样品序列按照相似

度≥９７％进行操作分类单元（ＯＴＵ）的聚类和物种

分类学分析，获得样本对应的物种信息和物种的

丰度分布情况；使用 ＰＩＣＲＵＳｔ２ 软件对 １６Ｓ 序列的

ＫＥＧＧ、ＣＯＧ 功能预测［１５］。 通过美吉生物云平台

（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｍａｊｏｒｂｉｏ．ｃｏｍ ／ ）进行高通量测序数据

处理，在线数据计算得到分类学、物种组成、微生

物群落功能预测等分析结果。
１．２．２　 根际细菌促生菌株的筛选及促生特性的研

究　 ①菌株的分离纯化：取 １０ ｇ 沙窝萝卜根系土

壤，加入 ９０ ｍＬ 无菌水，１８０ ｒ ／ ｍｉｎ，２８ ℃振荡 ２ ｈ，
使根际中的微生物分散到无菌水中，将菌液稀释

至 １０－４、１０－５、１０－６、１０－７，每个梯度分别取 ２００ μＬ
稀释菌液均匀涂布于 ＬＢ 固体培养基和假单胞基

础培养基上，２８ ℃倒置培养。 采用四区划线法进

行分离纯化，得到纯化单菌落后编号并保存［１６］。
②菌株固氮、解磷能力检测：参照杨华等［１７］ 方法

将分离得到的纯菌落制成菌悬液后，分别接种于

阿须贝无氮固体培养基和蒙金娜液体培养基，观
察菌株生长情况，判断固氮能力；采用钼蓝比色法

对上清液中有机磷量进行测定，判断菌株解磷能

力。 ③菌株分泌生长素水平检测：采用 １５ ｍＬ ０．５
ｍｏｌ ／ Ｌ ＦｅＣｌ３ 溶液、３００ ｍＬ ９８％浓Ｈ２ＳＯ４与 ５００ ｍＬ
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蒸馏水制备 Ｓａｌｋｏｗｓｈｉ 比色液。 对 ＬＢ 培养基发酵

后的发酵液进行离心，取 ４０ μＬ 上清液与 Ｓａｌｋｏｗ⁃
ｓｈｉ 试剂以 １︰４ 的体积混合，室温黑暗处反应 ３０
ｍｉｎ。 使用吲哚乙酸作为标准品制作标准曲线，通
过分光光度计测量 ＯＤ５３０，并对照标准曲线得出样

品中的生长素浓度［１８］。
１．２．３　 促生菌株的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 分子鉴定　 将有促

生效果的菌株在 ＬＢ 液体培养基上扩大培养，培养

结束后将发酵液在 ４ ℃、１２ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 条件下离心

１０ ｍｉｎ，收集菌体，送至金唯智生物有限公司天津

测序部进行 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序，选择引物 ２７Ｆ（５′⁃
ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴＧＧＣＴＣＡＧ⁃３′） 和 １４９２Ｒ （ ５′⁃
ＧＧＴＴＡＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ⁃３′）进行 ＰＣＲ 扩增。 将

上述提取的基因组 ＤＮＡ 作为模板进行 ＰＣＲ 扩

增。 选用 ＢＬＡＳＴ⁃Ｎ 搜索程序，将测序结果与 Ｇｅｎ⁃
Ｂａｎｋ 数据库进行对比，用 ＭＥＧＡ１１ 将序列比对结

果通过邻接法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ Ａｌｇｏｒｉｔｈｍ）构建系

统进化树［１９］。
１．２．４　 促生菌株对樱桃萝卜生长的影响　 采用盆

栽方式检验分离菌株对樱桃小萝卜的促生作用。
将颗粒饱满、无虫害、无残缺的樱桃小萝卜种子均

匀地点在营养土上，待种子萌发后，挑选长势均一

的植株，３ 株为一组，培养 ５ ｄ 后开始做不同的处

理。 对照组加 ５ ｍＬ 清水，处理组加 ５ ｍＬ 菌株 Ｊ３、
Ｊ５、Ｊ８、Ｈ８、Ｈ１１、Ｘ３、Ｘ６、Ｘ１０、Ｘ１３ 的菌悬液，固定

每天浇水 ５０ ｍＬ，每隔 ３ ｄ 加一次菌悬液，培养至

２０ ｄ，收获萝卜，对萝卜重量、品质指标进行测

定［２０］。
１．２．５　 促生菌株对樱桃萝卜品质的影响 　 ①总

酚、黄酮含量测定：称取 １．０ ｇ 的萝卜果肉组织，冰
浴条件下研磨匀浆，用经预冷的 １％ ＨＣｌ⁃甲醇溶

液，于 ４ ℃避光提取 ２０ ｍｉｎ，然后过滤，并收集滤

液，取滤液测定 ＯＤ２８０、ＯＤ３２５。 以每克果蔬组织在

波长 ２８０ ｎｍ 处吸光度表示总酚含量，即ＯＤ ２８０ ／
ｇ，在波长 ３２５ ｎｍ 处的吸光度值表示黄酮物质含

量，即 ＯＤ ３２５ ／ ｇ［２１］。 ②可溶性糖含量测定：称取

１．０ ｇ 的萝卜样品，研磨成匀浆，加入 １０ ｍＬ 蒸馏

水，沸水抽提，收集滤液定容至 １００ ｍＬ，采用硫酸⁃
苯酚法测定提取液中的可溶性糖含量［２１］。 ③维

生素 Ｃ 含量测定：称取 １．０ ｇ 的萝卜样品，加入少

量 ２０ ｇ ／ Ｌ 草酸溶液，冰浴条件下研磨成匀浆，用
２０ ｇ ／ Ｌ 的草酸溶液定容，提取 １０ ｍｉｎ 后收集滤

液，将滤液置于锥形瓶中，用已标定的 ２，６⁃二氯酚

靛酚滴定至出现微红色且 １５ ｓ 不褪色为止，记下

染料用量［２１］。
１．２．６　 数据处理与分析　 使用 ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２０．
０ 进行数据统计分析。 采用单因素方差分析

（Ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）和 Ｄｕｎｃａｎ 法进行多组（≥３）
样本间差异显著性分析，以 Ｐ＜０．０５ 为显著性检验

标准，Ｐ＜０．０１ 表示有极显著差异。 数据表示为样

本平均值±标准偏差（ＳＤ）。 使用 Ｏｒｉｇｉｎ ９．０ 绘图。

２　 结果与分析

２．１　 沙窝萝卜根际细菌群落组成

基于门水平分析，沙窝萝卜根际细菌主要由变

形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、浮霉菌门（Ｐａｔｅｓｃｉｂａｔｅｒｉａ）、
放线 菌 门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、 厚 壁 菌 门 （ Ｆｉｒｍｉ⁃
ｃｕｔｅｓ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）组成，分别约占

细菌总数的 ６５. ０％、１３. ０％、６. ０％、３. ０％、２．５％，变
形菌门为优势细菌群（图 １）。 基于属水平分析，沙
窝萝卜根际细菌包括假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、
糖单胞菌属（ｎｏｒａｎｋ ＿ ｆ ＿ｎｏｒａｎｋ ＿ｏ ＿Ｓａｃｃｈａｒｉｍｏｎａｄ⁃
ａｌｅｓ）、芽胞杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）、戴尔福特菌属（Ｄｅｌｆｔ⁃
ｉａ）、嗜氢菌属（Ｈｙｄｒｏｇｅｎｏｐｈａｇａ）、根瘤菌属（Ｒｈｉｚｏ⁃
ｂｉｕｍ＿ｓｐｈａｅｒｏｐｈｙｓａｅ＿ｇｒｏｕｐ）、双球菌属（ｎｏｒａｎｋ ＿ ｆ ＿
Ｇｅｍｉｎｉｃｏｃｃａｃｅａｅ）、黄杆菌属（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、德沃

西亚氏菌（Ｄｅｖｏｓｉａ）、鞘氨醇单胞菌（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）
等，假单胞菌属为优势菌属（图 ２）。

图 １　 沙窝萝卜根际细菌门水平群落组成柱状图

Ｆｉｇ．１　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ Ｓｈａｗｏ ｒａｄｉｓｈ

变形菌门根据 １６Ｓ ｒＲＮＡ 序列被分为 α⁃变形

菌、β⁃变形菌、γ⁃变形菌、δ⁃变形菌、ε⁃变形菌。 沙

窝萝卜根际细菌包含在变形菌门中的菌属有假单

胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、戴尔福特菌属（Ｄｅｌｆｔｉａ）、嗜
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氢菌属（Ｈｙｄｒｏｇｅｎｏｐｈａｇａ）、鞘氨醇单胞菌（ Ｓｐｈｉｎ⁃
ｇｏｍｏｎａｓ）等。 不同的植物具有不同的根际微生物

群结构，假单胞菌是沙窝萝卜根际优势细菌群，除
与沙窝萝卜生长特性、土壤环境、栽培模式、水肥

条件、田间管理模式相关，还可能与假单胞菌的功

能相关。 有研究表明，假单胞菌属可以定植在植

物根部或组织内部，通过辅助植物营养获取、调节

植物激素水平、诱导渗透物和抗氧化剂的积累以

及上调或下调植物生长相关基因来减轻重金属、
盐度等环境胁迫，减轻对植物健康和生产力产生

负面影响［２２］。 此外，为保证品质，在萝卜生长过

程中需提供高水分的生长环境，假单胞菌能产生

胞外多糖，以便在干旱条件下生存并形成强大的生

物膜，也有助于土壤中的水分保持［２３］。 沙窝萝卜

根际细菌也包含嗜氢菌属，该菌属具有嗜氢产碱的

特点，与沙窝萝卜嗜好微碱性环境相适应，并且该

菌属能降解农药残留中的 ３⁃甲基二苯醚，减轻农残

对作物和土壤的污染［２４］。 芳香化合物具有高聚合

度、高富集、难降解的特点，是土壤主要的有机污染

源，可以通过食物链在动植物体内富集，严重危害

人类健康。 鞘氨醇单胞菌属是发现的一类微生物

新资源，可用于高效降解芳香化合物，对土壤修复

和保证食品安全具有重要意义［２５］。

图 ２　 沙窝萝卜根际细菌属水平群落组成热图

Ｆｉｇ．２　 Ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｎ ｇｅｎｅｒａ ｌｅｖｅｌ ｏｆ Ｓｈａｗｏ ｒａｄｉｓｈ

　 　 放线菌门和厚壁菌门也是沙窝萝卜根际主要

的细菌群落，这两大类细菌群具有产生孢子、容易

适应极端环境的特点，而沙窝萝卜喜欢温差大的

环境，尤其耐低温，因此放线菌门和厚壁菌门作为

优势细菌群与沙窝萝卜的生长特性相关。 厚壁菌

门的芽胞杆菌属也是沙窝萝卜根际优势菌属。 芽

胞杆菌是一种重要的农业生防菌，具有种类多、分

布广、易分离纯化的特点［２６］。 目前，国内外研究

报道的生防芽胞杆菌主要有枯草芽胞杆菌（Ｂ．
ｓｕｂｔｉｌｉｓ） ［２７］、 解淀粉芽胞杆菌 （ Ｂ． ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａ⁃
ｃｉｅｎｓ） ［２８］、贝莱斯芽胞杆菌（Ｂ．ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ） ［２９］、蜡状

芽胞杆菌（Ｂ．ｃｅｒｅｕｓ） ［３０］、地衣芽胞杆菌（Ｂ．ｌｉｃｈｅｎｉ⁃
ｆｏｒｍｉｓ） ［３１］和巨大芽胞杆菌（Ｂ．ｍｅｇａｔｅｒｉｕｍ） ［３２］ 等。
贾峥嵘等［３３］研究四种不同的芽胞杆菌对甘薯产
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量及品质的影响，结果表明，枯草芽胞杆菌可使甘

薯增产 ２６．４％，解淀粉芽胞杆菌可明显提高甘薯

中可溶性糖和可溶性蛋白含量，分别较对照组提

高 ２９．５％、１４．５％。 张倩等［３４］ 在贝莱斯芽胞杆菌

（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ）对甜樱桃采后软腐病的防治

效果和作用机理的研究中表明，贝莱斯芽胞杆菌

对匍枝根霉菌丝抑制率达 ８７．１２％，防治效果达

７９. ００％，防治机理可能与贝莱斯芽胞杆菌诱导

ＰＯＤ、ＰＡＬ、ＣＨＩ 和 ＧＬＵ 酶活性增加，提高果实抗

氧化和抗病能力相关。
２．２　 沙窝萝卜根际细菌功能预测

基于 ＫＥＧＧ 功能注释，沙窝萝卜根际细菌在

能源生产和转换、氨基酸代谢、运输与合成、碳水

化合物代谢和运输、无机离子转运和代谢、信号转

导等过程具有较高的丰度。 沙窝萝卜根际细菌在

氨基酸代谢、运输与合成功能中，参与精氨酸、天
冬氨酸、半胱氨酸、甘氨酸等氨基酸代谢，丙氨酸、
色氨酸、酪氨酸等合成功能的代谢通路丰度较高

（表 １）。 　 　 根际微生物代谢及合成氨基酸会对

植物生长产生影响，微生物可通过特殊代谢途径

将氨基酸转变成其他含氮物质，如生物碱，可以提

高植物的抗逆性。 根际微生物合成色氨酸等可以

调控植物激素进而调节植物生长［３５］；合成苯丙氨

酸供植物吸收后，可促进木质素和花青素的合成，
促进果实中糖分转化进程［３６⁃３７］。 总之，根际微生

物氨基酸代谢与合成的功能在微生物⁃植物的互

作中具有重要的作用。
沙窝萝卜根际细菌中养分循环的代谢通路也

有较高丰度，如氮代谢、碳水化合物代谢、卟啉与

叶绿素代谢、氧化磷酸化等（表 １）。 根际微生物碳

氮代谢旺盛可以提高碳、氮素利用率，有利于植物

对根际土壤碳氮的利用。 在众多参与根际土壤碳

氮代谢的微生物中，假单胞菌因特殊的双组分系

统引起了关注。 有研究表明，假单胞菌属中的双

组分系统 ＣｂｒＡ⁃ＣｂｒＢ，是与碳氮源代谢有关的全局

调控因子，它可以高效的调节菌体对环境中不同

碳、氮源的利用，从而达到快速生长的目的［３８］。 同

时助力碳、氮循环，保证土壤中丰富的有机质，为
萝卜的生长创造了有益的环境。 此外，沙窝萝卜

根际戴尔福特菌属［３９］也为土壤中氮代谢发挥了重

要作用，该菌属具有反硝化的作用，在减少氮肥施

用的负面环境效应方面具有重要意义。

表 １　 沙窝萝卜根际细菌 ＫＥＧＧ 功能注释

Ｔａｂｌｅ １　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｏｆ ＫＥＧＧ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ Ｓｈａｗｏ ｒａｄｉｓｈ

代谢功能 ＧＲ＿１ ／ ％ ＧＲ＿２ ／ ％ ＧＲ＿３ ／ ％

嘌呤代谢 ２．９３２ ８ ２．９５８ ２ ２．９２３ ３
精氨酸和脯氨酸代谢 ２．４４３ ０ ２．４１９ ７ ２．４５２ ６
氮代谢 ２．０６０ ０ ２．０４３ ８ ２．０６０ ３
细菌趋化性 ２．０３４ ７ １．９８２ ３ ２．０６１ ８
氨酰 ｔＲＮＡ 生物合成 ２．０３３ ９ ２．０８０ ９ ２．０１６ １
淀粉和蔗糖代谢 １．８５５ ３ １．８４０ ２ １．８６９ ０
卟啉与叶绿素代谢 １．７４３ ８ １．７３９ ５ １．７３０ ９
甘氨酸、丝氨酸和苏氨酸代谢 １．７００ ７ １．６９５ ９ １．６９６ ４
嘧啶代谢 １．５９２ １ １．６２３ ６ １．５８０ ７
果糖和甘露糖代谢 １．１３０ ９ １．１４２ ２ １．１２４ ２
苯丙氨酸、酪氨酸和色氨酸生物合成 １．０１４ ８ １．０１４ ４ １．０１４ ８
丙氨酸、天冬氨酸和谷氨酸代谢 １．００５ ９ １．０１２ １ １．００４ ５
甘油磷脂代谢 ０．９９５ ９ ０．９９６ ５ ０．９９９ １
半胱氨酸和蛋氨酸代谢 ０．９４８ ４ ０．９５３ ３ ０．９４６ ４
氧化磷酸化 １．４０７ ９ １．４２２ ５ １．３９３ ３
乙醛酸和二羧酸代谢 １．３３４ ２ １．３２６ ７ １．３２９ ９
丙酮酸代谢 １．２８３ ４ １．２８７ ３ １．２８０ ８
谷胱甘肽代谢 ０．８０８ ８ ０．８２３ ０ ０．８０３ ４

　 注：ＫＥＧＧ 功能注释是对沙窝萝卜根际细菌的代谢功能进行预测，表 １ 中的数值表示对应的功能在数据库中总的代谢功能中的占比，
即丰度
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２．３　 沙窝萝卜根际细菌促生菌株的筛选及促生

特性的研究

从沙窝萝卜根际土壤中共分离到 ３９ 株细菌，
按照 １．２．２②和 １．２．２③的实验方法分别对分离菌

株的固氮、解磷和分泌生长素水平进行检测，最终

获得 ８ 株单一或综合促生因子较高的菌株（表
２）。 菌株编号分别为 Ｊ３、 Ｊ５、 Ｊ８、 Ｈ１１、 Ｘ３、 Ｘ６、
Ｘ１０、Ｘ１３。

表 ２　 沙窝萝卜根际分离菌株促生能力评价

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｒｏｗｔｈ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｓｔｒａｉｎｓ ｆｒｏｍ Ｓｈａｗｏ ｒａｄｉｓｈ

菌株 固氮能力
溶磷能力 ／
（ｍｇ·Ｌ－１）

生长素含量 ／
（μｇ·ｍＬ－１）

Ｊ３ ＋ － １８．８８±１．６５
Ｊ５ ＋＋＋ － ２６．６６±０．５４
Ｊ８ ＋ － １６．８７±０．９５
Ｈ１１ ＋ ２２．３３±１．９８ ２３．６９±１．８５
Ｘ３ － － ２２．４４±２．３８
Ｘ６ ＋ ３０．６２±０．８３ ４０．６６±５．５９
Ｘ１０ ＋ － ２０．９９±０．７２
Ｘ１３ ＋ － １０．１３±０．２１

　 注：“＋”表示具有该功能，“ ＋”越多功能越强；“ －”表示无此项

功能

在 ８ 株菌株中，除菌株 Ｘ３ 外其他 ７ 株菌株都

具有固氮能力，菌株 Ｊ５ 的固氮能力最强，该菌株

同时还具有溶磷和分泌生长素的能力，在发酵第

３ 天时，所分泌生长素含量可达 （２６． ６６ ± ０． ５４）
ｍｇ ／ Ｌ。 在所有的试验菌株中，只有菌株 Ｘ６ 和

Ｈ１１ 具有解磷能力，在发酵培养到第 ５ 天时，检测

发酵液中有机磷溶解量可分别达到（３０．６２±０．８３）
ｍｇ ／ Ｌ 和（２２．３３±１．９８） ｍｇ ／ Ｌ，８ 株菌株均具有分

泌生长素的能力，其中菌株 Ｘ６ 发酵液中的生长

素含量最高，在培养第 ３ 天时达到最高量为（４０．
６６±５．５９） ｍｇ ／ Ｌ。
２．４　 沙窝萝卜促生菌株的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 分子鉴定

按照 １．２．３ 的实验方法对能促进樱桃萝卜果

实生长的 ７ 株菌株进行测序。 经 １６Ｓ ｒＲＮＡ 序列

ＢＬＡＳＴ 比对，菌株 Ｊ３、Ｊ５、Ｈ１１、Ｘ３、Ｘ６、Ｘ１０、Ｘ１３
分别为奇异变形杆菌（Ｐｒｏｔｅｕｓ ｍｉｒａｂｉｌｉｓ）、嗜虫假

单胞菌（Ｐ．ｅｎｔｏｍｏｐｈｉｌａ）、巨大芽胞杆菌（Ｂ．ｍｅｇａｔｅ⁃
ｒｉｕｍ）、蜡状芽胞杆菌（Ｂ． ｃｅｒｅｕｓ）、惠州芽胞杆菌

（Ｂ．ｈｕｉｚｈｏｕｅｎｓｉｓ）、地性变形杆菌（Ｐ． ｔｅｒｒａｅ）、粘质

沙雷氏菌（Ｓｅｒｒａｔｉａ ｍａｒｃｅｓｃｅｎｓ），用 ＭＥＧＡ７．０ 构建

菌株的系统进化树见图 ３。

图 ３　 沙窝萝卜根际菌株 １６Ｓ ｒＲＮＡ 的 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ 系统发育树

Ｆｉｇ．３　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｏｆ Ｓｈａｗｏ ｒａｄｉｓｈ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｔｒａｉｎｓ

２．５　 促生菌株对樱桃萝卜生长的影响

按照 １．２．４ 的方法，研究不同根际分离菌株

对樱桃萝卜果实重量的影响。 通过盆栽实验考察

分离菌株的促生长作用，将分离的 ８ 株促生菌株

分别和樱桃萝卜共培养至 ２５ ｄ 时，果实的生长情

况如图 ４ 所示。
除了菌株 Ｊ８ 外，其他菌株均能在一定程度上

提高樱桃萝卜果实重量，其中菌株 Ｈ１１、Ｊ５、Ｘ１３
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对樱桃萝卜果实重量的促进作用相对较为显著，
分别提高果实重量 ４７％、４５％、４２％，菌株 Ｊ３ 促进

樱桃萝卜果实生长的能力仅次于 Ｘ１３，可增产

３４％。 这些菌株表现出较高的促生功能，除了与

其能产生促生因子外，还可能与其繁殖能力快、定
殖能力强以及易存活、耐受不良环境的抗逆性较

强相关。 菌株 Ｈ１１ 具有促生长作用归因于其能

产生生长素且具有解磷能力，这一结论与赵英

男［４０］的研究结果一致，其研究表明在大田条件下

巨大芽胞杆菌可使黄瓜增产 １０％，促生机理归因

于巨大芽胞杆菌提高了土壤中有效磷、钾的含量，
并且能调控黄瓜生长素含量，激活防御基因的表

达。 菌株 Ｊ８ 虽然能分泌生长素且具有一定的固

氮能力，但该菌株菌悬液处理樱桃萝卜植株后抑

制了萝卜果实的生长，可能因为该菌株在分泌促

生因子的同时还分泌了其他抑制果实生长的物质。
２．６　 促生菌株对萝卜品质的影响

按照 １．２．５①的方法研究不同菌株对樱桃萝

卜果实多酚、黄酮等影响。 结果如图 ５ 所示，８
株促生菌株处理樱桃萝卜植株后，菌株 Ｊ３、Ｊ５、
Ｈ１１、Ｘ６、Ｘ１３ 能提高樱桃萝卜果实中黄酮含量，
其中菌株 Ｈ１１ 和 Ｊ５ 的作用最为明显，分别提高

果实黄酮含量 ４７％、４０％。 菌株 Ｘ６、Ｘ１３、Ｊ３ 对

果实黄酮含量也有较大影响，可分别提高黄酮含

量 ３６％、３０％、１１％。 从图 ６ 也可以看出，８ 株促生

菌株均能提高樱桃萝卜果实的多酚含量。 菌株

Ｊ５ 和 Ｘ６ 对樱桃萝卜果实含量的多酚含量促进作

用较大，分别提高 ７０％、６７％。 值得注意的是，能
促进樱桃萝卜果实生长的菌株同时能提高其活性

物质多酚的含量，可见促生菌株促进果实生长，不
仅与菌株分泌促生长因子有关，还可能与菌株提

高植株与果实的抗逆性相关。

图 ４　 沙窝萝卜根际分离菌株对

樱桃萝卜果实重量的影响

Ｆｉｇ．４　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｓｔｒａｉｎｓ
ｏｎ ｃｈｅｒｒｙ ｒａｄｉｓｈ ｆｒｕｉｔ ｗｅｉｇｈｔ

不同小写字母表示处理间差异显著性（Ｐ＜０．０５），下图同

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｒｅａｔ⁃
ｍｅｎｔｓ （Ｐ＜０．０５），ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ

图 ５　 沙窝萝卜根际分离菌株对樱桃萝卜黄酮（Ａ）和多酚（Ｂ）含量的影响

Ｆｉｇ．５　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｓｔｒａｉｎｓ ｆｒｏｍ Ｓｈａｗｏ ｒａｄｉｓｈ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ （Ａ） ａｎｄ
ｐｏｌｙｐｈｅｎｏｌｓ （Ｂ） ｉｎ ｃｈｅｒｒｙ ｒａｄｉｓｈｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

　 　 按照 １．２．５②和 １．２．５③的方法研究不同菌株

对樱桃萝卜果实可溶性糖、维生素 Ｃ 等的影响。
结果如图 ６Ａ 所示，菌株 Ｊ３、Ｊ５、Ｈ１１、Ｘ６ 能显著

提高果实的维生素 Ｃ 含量。 菌株 Ｘ６ 处理后果

实中维生素 Ｃ 含量较对照组提高了 ３ 倍，可达

（２４．６０±５．０７） ｍｇ ／ １００ ｇ。 菌株 Ｊ５、Ｈ１１ 处理后

维生素 Ｃ 含量较对照组分别提高了 ２．４、２．２ 倍，
可达到（２０．７０±３．８１） ｍｇ ／ １００ ｇ、（１９．２０±１．８７）
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ｍｇ ／ １００ ｇ。 菌株 Ｊ８、Ｘ３、Ｘ１０、Ｘ１３ 对果实的维生

素 Ｃ 含量无较大影响。 如图 ６Ｂ 所示，菌株 Ｊ３、
Ｊ５、Ｊ８、Ｈ１１、Ｘ３、Ｘ６ 可以提高樱桃萝卜中的可溶

性糖含量，菌株 Ｈ１１ 处理后果实可溶性糖含量

可达到 ４２．７％，较对照组提高了 ２．７ 倍。 菌株 Ｊ３
和 Ｘ６ 对果实可溶性糖的促进作用仅次于菌株

Ｈ１１，果实中的可溶性糖含量可达到２５．９％、２５．
６％。

图 ６　 沙窝萝卜根际分离菌株对樱桃萝卜维生素 Ｃ（Ａ）和可溶性糖（Ｂ）含量的影响

Ｆｉｇ．６　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｓｔｒａｉｎｓ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｖｉｔａｍｉｎ Ｃ （Ａ） ａｎｄ ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｕｇａｒ （Ｂ） ｉｎ ｃｈｅｒｒｙ ｒａｄｉｓｈ

３　 讨　 论

粮食生产安全和农作物品质提升对我国农业

发展提出了更高的科技需求，与农作物相依相生

的根际微生物组是影响作物生长、产量和品质的

重要因素。 为了精准、全面地揭示根际微生物如

何影响植物生长发育和健康，可以通过高通量组

学技术挖掘土壤微生物组的资源潜力。 此外，根
际微生物来源于农作物组织或周边环境，容易在

相似的条件下生存并定殖于植物根部，与植物形

成共生关系，并持续发挥功效［４１］。 因此，从植物

根际筛选对作物农艺性状、农产品采后品质产生

影响的根际益生菌，对充分利用土地资源并保障

农产品质量具有重要的理论与应用价值。
本研究通过高通量测序技术对沙窝萝卜根际

细菌群落组成及功能预测进行分析，分析结果显

示沙窝萝卜根际的细菌群落主要来自 ５ 门 ９ 个

种。 基于门水平分析，沙窝萝卜根际优势细菌群

为变形菌门、浮霉菌门。 基于属水平分析，沙窝萝

卜根际优势菌属为假单胞菌属、糖单胞菌属、芽胞

杆菌属。 除了这几类丰度高的菌属。 也有其他具

有重要功能的菌属如根瘤菌属、嗜氢菌属、鞘氨醇

单胞菌属、戴尔福特菌属。 假单胞菌属在沙窝萝

卜根际的丰度最高，可能与假单胞菌可以调节植

物激素水平，提高植物的抗逆性有关。 除此之外，

假单胞菌的双组分系统 ＣｂｒＡ⁃ＣｂｒＢ 可以调节碳氮

代谢，进而高效的调节菌体对环境中不同碳、氮源

的利用，从而达到快速生长的目的，同时助力根际

土壤碳氮循环，为萝卜生长创造有利的条件。 芽

胞杆菌属的丰度仅次于假单胞菌属，是沙窝萝卜

根际优势菌属之一，这可能与芽胞杆菌能耐受极

端环境相关，而这一特性与沙窝萝卜嗜好低温的

生长特性相适应。 通过 ＫＥＧＧ 功能注释，发现沙

窝萝卜根际微生物参与氨基酸代谢与合成的功能

丰度较高，如精氨酸、天冬氨酸、半胱氨酸、甘氨酸

代谢；苯丙氨酸、色氨酸等合成，根际微生物氨基

酸代谢与合成等活动会对植物产生影响，如某些

氨基酸可以通过特殊代谢途径转变成其他含氮物

质如嘌呤、嘧啶、某些激素、生物碱等调控植物的

生长，影响作物的品质。
从沙窝萝卜根际分离 ３９ 株细菌中筛选具有

促进萝卜生长作用的菌株。 经过多轮筛选最终获

得 ８ 株单一或综合水平较高的促生菌株，分别为

菌株 Ｊ３、Ｊ５、Ｊ８、Ｈ１１、Ｘ３、Ｘ６、Ｘ１０、Ｘ１３。 为准确测

定菌株固氮、解磷能力和生长素分泌水平，分别在

相应选择培养基中对待检菌株进行了 ２ ～ ５ ｄ 的

培养，并对不同时间发酵液中促生因子的分泌水

平进行了检测。 研究结果显示，除菌株 Ｘ３ 没有

固氮能力外，其他菌株都具有固氮能力，其中菌株

Ｊ５ 的固氮能力最好，菌株 Ｈ１１、Ｘ６ 具有解磷的能

０５ 　 　 　 　 　 微　 生　 物　 学　 杂　 志　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 ４４ 卷



力，在第 ４ 天测得的溶磷水平最高，分别可达（２２．
３３±１．９８） ｍｇ ／ Ｌ 和（３０．６２±０．８３） ｍｇ ／ Ｌ。 菌株具

有解磷能力可以帮助植物利用土壤中的磷元素。
刘 泽 平 等［４２］ 发 现 水 稻 根 际 促 生 菌 株

Ｂ． ｈｕｉｚｈｏｕｅｎｓｉｓ ＬＺＰ０５ 解磷能力较强，促生效果良

好，与本研究结果一致。 巨大芽胞杆菌具有解磷

的作用，这一结果与杨晓燕等［４３］ 的研究结果一

致，该研究中对巨大芽胞杆菌的解磷效果进行优

化，田间试验处理 ２ 周后发现巨大芽胞杆菌能够

有效降解有机磷和无机磷提高土壤有效磷含量。
不同细菌分泌生长素的能力不同，部分菌株在培

养的第 ３ 天即达到峰值，此后随着培养时间的延

长生长素含量下降。
为了系统考察促生微生物的促生效果，利用

盆栽实验，将 ８ 株促生菌株与樱桃萝卜共培养，结
果表明，除菌株 Ｊ８ 外，剩余 ７ 株菌均可不同程度

地促进果实生长，其中菌株 Ｊ５、Ｈ１１ 的促生长作

用最为显著，可提高果实重量 ４７％、４５％。 菌株

Ｘ６ 虽然具有固氮、解磷和产生生长素的能力，但
促生效果不佳，可能与其产生其他一些抑制植物

生长的物质或者不能在樱桃萝卜根际成为优势菌

有关，还需要定植动态实验进一步研究。 ７ 株促

生菌株多数为芽胞杆菌，芽胞杆菌属在沙窝萝卜

根际具有较高的生态占位，可能与其在营养和空

间位点的竟争能力较强、可与环境中的病原菌竞

争资源、抑制病原菌的生长，从而为植物生长创造

有利的条件有关［２６］。 蜡状芽胞杆菌表现出较好

生物防治作用并得到了较好的应用，通过产生各

种酶类如溶菌酶、氨基酸转氨酶、酰胺酶、纤溶酶，
抑制其他的病原体［３０］。 随后还考察了 ７ 株促生

菌株对樱桃萝卜果实品质的影响。 ７ 株促生菌株

均能提高樱桃萝卜果实的多酚含量，在促进樱桃

萝卜果实生长的同时均能提高其黄酮、多酚等活

性成分的含量，可见促生菌株在促进果实生长的

同时，也能影响植物的抗性。 芽胞杆菌的生物防

治效果不仅通过直接合成活性代谢产物实现，也
可间接影响植物多个防御反应机制。 植物受到病

原微生物侵染时，其防御酶会被诱导并激活，从而

提高植株本身的抗病能力。 经蜡样芽胞杆菌

ＡＲ１５６ 处理可显著提高桃果实总酚含量和 ＤＰＰＨ
自由基清除能力［４４］。 菌株 Ｘ６、Ｊ５、Ｈ１１ 能提高果

实中维生素 Ｃ 的含量，菌株 Ｘ６ 促进作用（２４．６０±

５．０７ ｍｇ ／ ｇ）最显著。 除菌株 Ｘ１０、Ｘ１３ 无明显影

响外，其他菌株处理均可以提高果实中可溶性糖

含量，菌株 Ｈ１１ 的作用最为明显，其处理后果实

中可溶性糖含量可达到 ４２．７％，较对照组提高了

２．７ 倍。 综上，沙窝萝卜根际分离菌株 Ｊ５、Ｈ１１、Ｘ６
对樱桃萝卜品质的影响显著，作为根际分离菌株，
菌株 Ｊ５、Ｈ１１、Ｘ６ 对根际具有一定的亲和力，可在

根际定植并直接影响植物的生长和代谢，也可改

善土壤状况，间接影响萝卜的生长。
通过分离纯化及促生功能验证，本研究从沙

窝萝卜根际筛选出 ７ 株益生菌，包含 １ 株假单胞

菌、３ 株芽胞杆菌、１ 株粘质沙雷氏菌、２ 株变形杆

菌。 巨大芽胞杆菌 Ｈ１１ 对萝卜果实的可溶性糖、
黄酮、多酚有显著的提升作用，嗜虫假单胞菌能显

著提高萝卜果实中黄酮和维生素 Ｃ 含量。 此外，
随着“合成微生物菌群”的发展，可将单一功能菌

组合起来达到功能叠加的作用，以达到更好的促

生效果。 本研究后续也将进一步研究如何有机复

配具有不同功能的微生物，以期更好地发挥种植

区益生菌资源在对地理标志特色农产品沙窝萝卜

品质、品牌维护中的作用。
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