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　　摘要：植物促生菌因其具有对植物生长促进及增强抗逆性等优点，在植物－微生物联合修复重金属污染土壤中具
有良好的应用潜力，能为环境生物修复以及工农业生产提供优良菌种资源，实现其更大范围的应用。以甘肃省平凉市

污染土壤中分离得到的Ｃｒ６＋耐受菌株为目的菌，测定菌株的促植物生长特性（产 ＩＡＡ、溶磷、ＡＣＣ脱氨酶活性），采用
改良的Ｂｅｌｉｍｏｖ方法筛选出１株促生特性较好的菌株，进行生理生化及１６ＳｒＲＮＡ基因序列分析鉴定。初步分离得到
３２株Ｃｒ６＋耐受菌株，根据改良的 Ｂｅｌｉｍｏｖ方法筛选出 １株 Ｓ２菌株，通过生理生化及 １６ＳｒＲＮＡ鉴定 Ｓ２菌株为
Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．，ＧｅｎＢａｎｋ登录号为ＭＨ１８０８２１。玉米幼苗生长试验表明，与不同 Ｃｒ６＋浓度处理组相比，接种了 Ｓ２
菌株的玉米幼苗根长、茎长、叶面积都有显著提高，平均根长分别增加９５．７４％、４１．３４％、１９４．１２％，平均茎长分别增加
３２．０３％、－３０．１３％、２８．９６％，平均叶面积分别增加 ７３．９４％、３５．１７％、２６．９２％，平均鲜质量分别增加 ３３．３３％、
３３６２％、－２０．００％，其显著提高了玉米幼苗对Ｃｒ６＋的耐受性。该研究表明，Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．Ｓ２在污染土壤中能够
更好地定殖并保护促植物生长能力的发挥，为重金属污染土壤的植物 －微生物联合原位修复提供了良好的微生物
资源。
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　　在过去几十年的工业领域中，大量的使用重金属［铬
（Ｃｒ）、镍、铜、锌、铅、隔等］导致土壤和地下水污染，对人类健
康和生态环境造成重大的威胁。在不同的重金属中，铬是主

要的污染物之一，由皮革制革、电镀、采矿、纺织、金属加工、化

肥、染料和颜料制造等各种工业应用产生［１］。Ｃｒ化合物对植
物的毒性很大，不利于植物的新陈代谢。虽然许多植物不受

低浓度 Ｃｒ（３．８×１０－４ μｍｏｌ／Ｌ）的影响，但当 Ｃｒ浓度为
１００μｍｏｌ／（Ｌ·ｋｇ）时，对高等植物有毒害［２］。外部环境存在

的Ｃｒ改变了植物生长发育的格局。已有研究表明根生长的
减少是由于树木和植物中的重金属［３］。

文献调查表明，几乎没有人报道植物中铬毒性的改良方

法，主要原因在于大多数研究集中于通过树木和植物促进 Ｃｒ

的积累，达到植物修复的作用。Ｋｈａｎ报道合欢树、阿拉伯相
思树和印度黄檀这些树种的菌根保护它们免受重金属的毒害

和制革厂废水铬的污染［４］。Ｋａｒａｇｉａｎｎｉｄｉｓ等研究泡囊丛枝菌
根真菌（漏斗孢球囊霉）对硬质小麦生长和营养吸收的影响，

证实泡囊丛枝菌根真菌（ＶＡＦＭ）能够提高小麦的生物量和减
少Ｃｒ在植物中的含量［５］。Ｄａｖｉｅｓ等发现 ＶＡＦＭ能够增强向
日葵耐受Ｃｒ的能力，ＶＡＦＭ对Ｃｒ处理植物的组织矿物浓度、
生长和气体交换都有积极的作用［６－７］。正如 Ｂｕｒｄ等陈述的，
在重金属污染的土壤中重金属含量已经超过了植物的耐受范

围，它可能会用根际微生物处理植物以此来增加植物的生物

量，稳定和修复被污染环境中的植物［８］。

植物对重金属的耐受与其产生的一种多肽类物质有关，

这种物质能够螯合重金属，从而减少重金属对植物根系酶的

伤害［９］。植物根的活动可能增加金属、非金属的溶解性，通

过酸化、氧化还原反应、分泌金属螯合物或者有机配体与阴离

子竞争结合位点［１０］。微生物通过产生有机配体，分解土壤中

的有机物质或者分泌一些代谢物能够改变金属、非金属之间
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的转化［１１］。土壤菌群和作物根之间相互作用对植物的发育

和存活有着不可估量的作用［１２］。数个植物相关细菌已被报

道能够加速重金属污染的生物修复，通过促进植物生长，在促

进植物修复中起着重要的作用［１３－１４］。这些植物促生菌能够

使宿主增长和重金属积累的过程可能包括（１）合成一些化合
物［例如吲哚 －３－乙酸、吲哚乙酸（ＩＡＡ）、铁载体、有机酸；
１－氨基环丙烷－１－羧酸（ＡＣＣ）脱氨酶］；（２）刺激一些代谢
途径（例如生物固氮和溶磷）；（３）改变金属在植物中的迁移
率和有效性。该研究从３个不同污染地区土壤中分离出３２
株Ｃｒ６＋耐受细菌，采用改良的 Ｂｅｌｉｍｏｖ方法筛选出１株植物
促生显著的菌株，通过测定菌株的促生特性（ＩＡＡ含量、溶磷
能力、ＡＣＣ脱氨酶活性），同时测定其抗重金属能力，并基于
１６ＳｒＲＮＡ基因序列及表型分析鉴定其种属。以期得到一批
优良的土著植物促生菌，为进一步利用微生物 －植物联合修
复重金属污染提供一批微生物资源。

１　材料和方法

１．１　试验材料
本研究中使用的所有化学药品等级均为分析纯，由西安

姚北 生 物 科 技 有 限 公 司 提 供。Ｃｒ６＋ 的 储 备 溶 液
（１０００ｍｇ／Ｌ）：将２．８２９ｇ重铬酸钾（Ｋ２Ｃｒ２Ｏ７）溶于１Ｌ无菌
蒸馏水中，进一步稀释至工作浓度。

１．２　试验方法
１．２．１　Ｃｒ６＋耐受菌株的分离　采用梅花法收集３个不同污
染地区距地表 １５ｃｍ的土壤：（１）甘肃省平凉市庙底下村
（１０６．８９４０７４°Ｅ、３５．４９２９７°Ｎ）；（２）甘肃省平凉市庙底下村
（１０６．８９７００３°Ｅ、３５．４９０８２４°Ｎ）；（３）甘肃省平凉市二十里铺
村（１０６．７８３３７６°Ｅ、３５．５０８３６１°Ｎ）。准确称取３个不同地区
土壤各１０ｇ，分别加入盛有９０ｍＬ无菌水（含有２５～３５个玻
璃珠）的锥形瓶中，置振荡器上振荡１５ｍｉｎ，得到１０－１浓度的
土壤稀释液，连续稀释至１０－１１，将１０－１～１０－１１梯度的土壤稀
释液均匀地涂布于含有１００ｍｇ／ＬＣｒ６＋的ＬＢ培养基中，（３５±
２）℃倒置培养３～５ｄ。挑取形态特征不同的菌落划线至含
有１００ｍｇ／ＬＣｒ６＋的ＬＢ培养基中继续培养，每种菌株连续纯
化３代以上，最终使平板上的菌落形态和镜检的菌体形态一
致，将纯化的菌落划线至牛肉膏蛋白胨琼脂斜面，４℃保藏，
以备后续研究。共分离出３２株 Ｃｒ６＋耐受细菌，其中菌株 Ｓ２
能显著地提高玉米幼苗对Ｃｒ６＋的耐受性，因此对其进行进一
步的研究。

１．２．２　Ｓ２菌株的鉴定　菌株的形态观察及生理生化试验参
照《常见细菌系统鉴定手册》方法［１５］进行。

１．２．３　１６ＳｒＤＮＡ序列测定及系统发育树的构建　Ｃｒ６＋耐受
细菌送生工生物工程（上海）股份有限公司完成１６ＳｒＤＮＡ扩
增及序列测定。提交菌株的１６ＳｒＤＮＡ序列到美国国立生物
技术信息中心（ｎａｔｉｏｎａｌｃｅｎｔｅｒｆｏｒｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ，
ＮＣＢＩ）网站，与已知的序列比对分析其同源性。利用
ＣｌｕｓｔａｌＸ１．８１将序列进行比对，利用 ＭＥＧＡ５．０５分子进化遗
传分析软件分析碱基组成、ＧＣ含量，利用 Ｋｉｍｕｒａ２参数计算
遗传距离，采用ＮＪ邻近法构建系统发育树。
１．２．４　Ｓ２菌株ＡＣＣ脱氨酶活性和产ＩＡＡ能力的测定　ＡＣＣ
脱氨酶分解ＡＣＣ产生的α－酮丁酸用来测定 ＡＣＣ脱氨酶活

性，参照 Ｐｅｎｒｏｓｅ等的方法测定 α－酮丁酸含量［１６］。根据

Ｂｒａｄｆｏｒｄ方法测定菌体蛋白含量［１７］。根据 α－酮丁酸和蛋白
质的标准曲线确定ＡＣＣ脱氨酶活性。

将Ｓ２菌株挑１环到含有２０ｍＬ微量蔗糖盐液体（ＳＭＳ）
培养基［蔗糖１％、（ＮＨ４）２ＳＯ４０．１％、Ｋ２ＨＰＯ４０．２％、ＭｇＳＯ４
０．０５％、ＮａＣｌ０．０１％、酵母提取物０．０５％、ＣａＣＯ３０．０５％，ｐＨ
值７．２］的锥形瓶中２８℃、１４０ｒ／ｍｉｎ培养９６ｈ，液体培养基中
加入０．５ｍｇ／ｍＬ的色氨酸。取１．５ｍＬ悬浮液到２ｍＬ离心
管中５０００ｇ离心１５ｍｉｎ，取上清液１ｍＬ到５ｍＬ比色管中加
入 ２ｍＬＳａｌｋｏｗｓｋｉｓ溶液，振荡混匀室温静置２０ｍｉｎ，比色管
中溶液会出现粉红色，在 ５３０ｎｍ检测粉红色物质的吸光
度［１８］。１个菌株做３个重复，根据ＩＡＡ的标准曲线确定菌株
产ＩＡＡ能力大小。
１．２．５　溶磷和Ｃｒ６＋耐受试验　将待测菌株Ｓ２接种于含无机
磷酸盐的Ｐｉｔｋｏｖｓｋａｙａ琼脂培养基，３０℃倒置培养５ｄ。若细
菌菌落周围出现清晰的晕圈，表明细菌溶解无机磷酸盐［１９］。

将待测菌株划线接种至 ＬＢ培养基中，培养基中加入
１００～１８００ｍｇ／ＬＫ２Ｃｒ２Ｏ７，５０为１个梯度进行菌株耐受Ｃｒ

６＋

试验，倒置培养箱中２８℃培养５ｄ，观察菌株的生长情况以此
来确定生长浓度和最低致死浓度。

１．２．６　Ｓ２菌株对不同Ｃｒ６＋浓度下玉米幼苗生长的影响　采
用改良的Ｂｅｌｉｍｏｖ等的方法确定根际细菌的植物促生根长活
性［２０］。接种３株菌株Ｓ２、Ｗ３、Ｓ７０至６ｍＬＬＢ液体培养基中
２８℃、１８０ｒ／ｍｉｎ培养 ２４ｈ，用无菌水悬浮菌体数为 ５×
１０７ＣＦＵ／ｍＬ。１ｍＬ细菌悬浮液或无菌水（未处理的对照组）
加入到含有４０ｍＬＨｏａｇｌａｎｄ半固体培养基［ＫＮＯ３６０７．００ｍｇ、
Ｃａ（ＮＯ３）２·４Ｈ２Ｏ９４５．００ｍｇ、ＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ４９３．００ｍｇ、
ＮＨ４Ｈ２ＰＯ４ １１５．００ｍｇ、Ｈ３ＢＯ３ ２．８６ｍｇ、ＭｎＣｌ２· ４Ｈ２Ｏ
２．１３ｍｇ、ＺｎＳＯ４·７Ｈ２Ｏ０．２２ｍｇ、ＣｕＳＯ４·５Ｈ２Ｏ０．０８ｍｇ、
Ｈ２ＭｏＯ４·Ｈ２Ｏ０．０２ｍｇ、ＦｅＳＯ４· ７Ｈ２Ｏ５．５７ｍｇ、Ｎａ２－ＥＤＴＡ
７．４５ｍｇ］试管中（内径３０ｍｍ）［２１］。处理组在半固体培养基
中加入适当的 Ｃｒ６＋，浓度依次为１０、５０、１００ｍｇ／Ｌ，对照组不
加金属离子。用３％ Ｈ２Ｏ２和９５％乙醇（体积比１∶１）对白菜
幼苗表面灭菌２０ｍｉｎ，无菌水冲洗数次至种子表面无气泡产
生，挑选１５个种子到Ｈｏａｇｌａｎｄ半固体培养基，所有的试验处
理组作３次重复。在光照培养箱中２８℃黑暗培养１５ｄ，培养
后测量玉米幼苗的根长、茎长、叶面积、鲜质量。

１．３　数据处理
数据采用ＳＰＳＳ１３．０ｏｎｅ－ｗａｙＡＮＯＶＡ进行分析；多重比

较采用ＦｉｓｈｅｒｓＳｔｕｄｅｎｔ－Ｎｅｗｍａｎ－Ｋｅｕｌｓａ，ｂ。

２　结果与分析

２．１　Ｃｒ６＋耐受菌株Ｓ２的分离与鉴定
从污染土壤中分离得到 Ｃｒ６＋耐受菌株 Ｓ２，Ｇ＋、短杆状，

在含有Ｃｒ６＋营养琼脂平板上形成圆形湿润的橙黄色菌落。
由表１可知，菌株 Ｓ２触酶阳性，氧化酶阴性，能还原硝酸盐，
水解明胶、淀粉和酪素，分解葡萄糖、蔗糖、半乳糖。根据菌体

形态特征和生理生化，菌株Ｓ２为Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐｐ．。为了
证实这一点，菌株的分子鉴定通过１６ＳｒＤＮＡ基因测序和基
因Ｂｌａｓｔ比对。由图 １可知，菌株 Ｓ２与 Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．
ＳＨ２０（ＫＵ６９６２８６．１）具有密切的同源性。菌株 Ｓ２的 １６Ｓ
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ｒＤＮＡ序列以唯一的登录号 ＭＨ１８０８２１进入 ＧｅｎＢａｎｋ。为了
确定菌株的系统发育位置，笔者使用 ＮＣＢＩ获得的序列及
ＭＥＧＡ５．１０软件构建了系统发育树（图１）。

表１　Ｃｒ６＋耐受菌株Ｓ２的形态特征和生化反应

特征 结果

革兰氏反应 Ｇ＋

细胞形态 短杆状

菌落形态 橙黄色、平坦、圆形、湿润

最适生长温度（℃） ３７℃
最适酸碱度 ６．５～１１．５
生化反应

氧化酶 －
过氧化氢酶 ＋
吲哚试验 －
甲基红试验 ＋
Ｖ．Ｐ．试验 －
枸橼酸盐利用试验 －
动力试验 ＋
淀粉水解试验 ＋
明胶液化试验 ＋
硝酸盐还原试验 ＋
葡萄糖发酵试验 ＋
麦芽糖发酵试验 ＋
蔗糖发酵试验 ＋
乳糖发酵试验 －
甘露醇发酵试验 －
重金属Ｃｒ６＋耐受浓度（ｍｇ／Ｌ） １０５０

　　注：＋表示阳性反应；－表示阴性反应。

２．２　Ｓ２菌株ＡＣＣ脱氨酶活性和产ＩＡＡ能力测定
植物不断地暴露在非生物胁迫中，例如干旱、重金属等。

引入含有ＡＣＣ脱氨酶的植物促生菌到重金属土壤中能够缓
解这种胁迫对植物生长的影响，植物促生菌能够在这种胁迫

下生存，并结合在种子的表面或者植物的根上，通过 ＡＣＣ脱
氨酶降解乙烯的直接前体ＡＣＣ来降低植物体内乙烯的含量，
从而促进植物的生长和发育［２２］。植物促生菌也通过合成

ＩＡＡ的方式促进植物的生长，ＩＡＡ直接刺激植物细胞的延生
和分裂或者提高植物自身的防御系统［２３］。Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ
ｓｐ．Ｓ２具有较高的产ＩＡＡ能力和ＡＣＣ脱氨酶活性，不溶解磷
酸盐（表２）。
２．３　Ｃｒ６＋耐受菌株对不同Ｃｒ６＋浓度下玉米幼苗生长的影响

玉米幼苗的根长和叶面积对 Ｃｒ６＋效应表明，玉米生长容
易受这种金属的影响，这种效应随着重金属浓度的增加会更

明显（表３）。接种３株Ｃｒ６＋耐受菌株的玉米幼苗的根长、叶
面积结果表明，相对于未接种 Ｃｒ６＋耐受菌株的对照组，接种
Ｃｒ６＋耐受菌株有利于植物根和叶面积的生长；不同浓度 Ｃｒ６＋

接种Ｓ７０菌株的玉米幼苗根长与对照组相比显著减少；处于
不同浓度的Ｃｒ６＋时接种Ｓ２菌株有利于玉米根和叶面积的生
长（表３）；在不同浓度（１０、５０、１００ｍｇ／Ｌ）的 Ｃｒ６＋存在时，接
种Ｓ２菌株的玉米幼苗的平均根长分别增加 ９５．７４％、
４１３４％、１９４．１２％，平均茎长分别增加３２．０３％、－３０．１３％、
２８．９６％，平均叶面积分别增加 ７３．９４％、３５．１７％、２６．９２％，
平均鲜质量分别增加３３．３３％、３３．６２％、－２０．００％。在不同
浓度的Ｃｒ６＋存在时，菌株Ｓ２、Ｓ７０、Ｗ３接种的玉米幼苗的平均
根长、茎长、叶面积都有所增加或者减少，相比之下Ｃｒ６＋对植

表２　Ｃｒ６＋耐受菌株Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．Ｓ２的植物促生物质

菌株 属 ＧｅｎＢａｎｋ登录号 ＡＣＣ脱氨酶活性
［α－酮丁酸，μｍｏｌ／（ｍｇ·ｈ）］

ＩＡＡ
（ｍｇ／Ｌ） 溶磷

Ｓ２ Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ． ＭＨ１８０８２１ １５２．６２±７．２１ ６．７１±０．３２ 不溶磷

　　注：数值为３次重复的平均值±标准偏差。下表同。

物根长、叶面积影响比较大，对茎长、鲜质量的影响比较小，随

着浓度的增加这种响应越明显，再次证明 Ｃｒ６＋对白菜生长的
影响比较严重（表３）。
　　在该研究中Ｓ２菌株经过测定，既含有 ＡＣＣ脱氨酶又能
产生吲哚乙酸，不溶解磷酸盐。根据形态特征、生理生化特征

和１６ＳｒＲＮＡ初步鉴定为 Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．Ｓ２。具有 ＡＣＣ
脱氨酶活性的菌株通过减少乙烯含量帮助植物抵抗逆境胁

迫，是因为 ＡＣＣ脱氨酶水解 ＡＣＣ为 α－酮丁酸和氨［２４］。试

验中不同浓度的 Ｃｒ６＋（１０、５０、１００ｍｇ／Ｌ）对玉米幼苗的生长
有毒害作用，但是当接种 Ｃｒ６＋耐受菌株 Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．
Ｓ２后，玉米幼苗的根长、叶面积明显大于对照组。当 Ｃｒ６＋浓
度为１００ｍｇ／Ｌ时，接种 Ｓ２、Ｓ７０、Ｗ３菌株都有利于玉米幼苗
根长和叶面积的生长，说明３株 Ｃｒ６＋耐受菌株之间有显著的
差异性。
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表３　Ｃｒ６＋耐受菌株Ｓ２、Ｓ７０、Ｗ３和Ｃｒ６＋对玉米幼苗生长的影响

处理组
根长

（ｃｍ）
茎长

（ｃｍ）
叶面积

（１０－４ｍ２）
鲜质量

（ｇ／株）

１０ｍｇ／Ｌ ７．２７±０．２５ｃ ４．８７±０．２１ｃ １１．５９±０．５７ｅ １．４１±０．０５ｂｃｄ
Ｓ２＋１０ｍｇ／Ｌ １４．２３±０．２８ａ ６．４３±０．３１ｂ ２０．１６±０．７６ａ １．８８±０．１０ａ
Ｓ７０＋１０ｍｇ／Ｌ ４．９７±０．５１ｄｅ １１．０７±０．７３ａ １３．２２±０．１６ｄ １．７２±０．２９ａｂ
Ｗ３＋１０ｍｇ／Ｌ １２．２７±０．２５ｂ ６．４３±０．１１ｂ １４．１０±０．７７ｃｄ １．４９±０．４０ａｂｃｄ
５０ｍｇ／Ｌ ３．８７±０．１２ｆｇ ７．１７±０．３１ｂ １３．７６±０．８４ｃｄ １．１６±０．０６ｃｄ
Ｓ２＋５０ｍｇ／Ｌ ５．４７±０．２５ｄ ５．０１±０．３６ｃ １８．６０±０．６３ｂ １．５５±０．０９ａｂｃ
Ｓ７０＋５０ｍｇ／Ｌ ３．５０±０．４０ｆｇ ５．３０±０．４０ｃ １５．０６±０．９８ｃ １．３２±０．０９ｂｃｄ
Ｗ３＋５０ｍｇ／Ｌ ３．８３±０．３１ｆｇ ５．００±０．３６ｃ １４．８６±０．６４ｃ １．４３±０．１５ｂｃｄ
１００ｍｇ／Ｌ １．５３±０．２１ｉ ２．９７±０．０６ｄ ３．７１±０．２６ｉ １．３０±０．０２ｂｃｄ
Ｓ２＋１００ｍｇ／Ｌ ４．５０±０．４０ｅｆ ３．８３±０．２１ｄ ８．７１±０．６２ｆ １．０４±０．０７ｄ
Ｓ７０＋１００ｍｇ／Ｌ １．８３±０．３１ｉ ３．１７±０．２５ｄ ５．３８±０．３７ｇ １．２７±０．１２ｂｃｄ
Ｗ３＋１００ｍｇ／Ｌ ２．６０±０．３０ｈ ２．９７±０．３５ｄ ９．２３±１．２０ｆ １．６５±０．６２ａｂｃ

　　注：同列数据后不同小写字母表示不同试验之间差异显著（Ｐ＜０．０５）。处理组一列数据表示Ｃｒ６＋浓度。

３　结论与讨论

　　在重金属环境中一些植物促生菌能够显著促进植物生
长［１１］。植物促生菌作为植物种子菌剂，应用到含有重金属的

土壤中，已经证明能够根本性地减少重金属对植物的毒害，同

时提高植物的总体增长和产量收益［２５］。Ｂｈａｒｔｉ等研究了２种
耐 盐 ＰＧＰＲ，Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｐｕｍｉｌｕｓ ＳＴＲ２ 和 深 海 细 菌

（Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｏｘｉｄｏｔｏｌｅｒａｎｓ）ＳＴＲ３６，其中从盐碱土植物根
际分离到的Ｅ．ｏｘｉｄｏｔｏｌｅｒａｎｓＳＴＲ３６菌株能够分泌丰富的胞
外多糖，缓解高盐对植物体的胁迫，在原生盐碱土、次生盐碱

土中接种 ＥｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｏｘｉｄｏｔｏｌｅｒａｎｓＳＴＲ３６的婆罗米植株
生物量比未接菌分别高出１０９％、１３８％；植物体中活性物质
三萜皂苷假马齿苋皂苷 Ａ（ｂａｃｏｓｉｄｅ－Ａ）含量比未接菌植株
分别高出３６％、７６％［２６］。本研究中接种菌株 Ｓ２的玉米幼苗
生物 量 与 对 照 组 相 比 分 别 增 加 ３３．３３％、３３．６２％、
－２０．００％，也证实了这一点。Ｄａｓｔａｇｅｒ等从印度喀拉拉邦省
的西 加 特 森 林 土 壤 中 分 离 得 到 １株 植 物 促 生 菌
ＥｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍＮⅡ－０９０６，ＮⅡ －０９０６菌株于３０℃能溶磷
８４．７μｇ／（ｍＬ·ｄ），合成嗜铁素，分泌氢氰酸（ＨＣＮ），可对常
见的植物致病真菌产生拮抗作用，接种了 ＮⅡ －０９０６菌株的
植物根、茎和生物量均有显著增加［２７］。乙酰短杆菌

（Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍａｃｅｔｙｌｉｃｕｍ）１Ｐ（ＭＴＣＣ８７０７）是１株从苹果
果园根际土壤分离得到的细菌，ＭＴＣＣ８７０７于１５℃能溶磷
（２１．１±１．１８）μｇ／（ｍＬ·ｄ），合成嗜铁素，分泌ＨＣＮ，可对常
见的植物致病真菌产生颉颃作用，ＭＴＣＣ８０７０具有分泌 ＩＡＡ
的能力［２８］。这 ２种 Ｅ．ｓｐｐ．（ＥｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍＮⅡ －０９０６、
Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍａｃｅｔｙｌｉｃｕｍ１Ｐ）不仅可以提高生物质产量，并
且能够增强植物的抗逆性。

在重金属Ｃｒ６＋胁迫下，接种 Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．Ｓ２玉米
幼苗的各种生理指标表明，在不同浓度 Ｃｒ６＋存在时都能促进
植物总体的增长；这项工作证明了存在重金属 Ｃｒ６＋时引入微
小杆菌能确保植物的生存，甚至保护它们；植物效应与重金属

浓度、污染物的接触时间、植物固有的抗性有关。当存在微小

杆菌时，能够维持玉米幼苗根长、叶面积、茎长的生长，对重金

属的耐受性试验表明这种植物与微小杆菌之间有协同作用，

特别是Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．Ｓ２对污染物影响的回应。微小杆
菌就像分析的那样，可以推荐用来增加植物的生物量，稳定或

修复重金属污染的土壤。Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐｐ．分布广泛，生
存环境多样，具有分解复杂有机污染物、转化重金属、促生作

用等极具实用价值的功能。
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