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　　摘要：ＡＭＥＰ蛋白是一种从枯草芽孢杆菌中分离并鉴定的新型激发子，它能够激活植物的免疫反应，增强植物的
抗病能力，并在调节叶际微生物群落结构和促进植物生长等方面发挥重要作用。为了研究 ＡＭＥＰ蛋白对小麦土壤根
际微生态的潜在影响，以叶面喷施的方式向小麦施用浓度为０．１ｍｇ／ｍＬ的 ＡＭＥＰ蛋白，设置７个处理组，分别为 ＣＫ
（对照组）、ＣＫ７ｄ（喷施蒸馏水７ｄ后取样）、ＣＫ１４ｄ（喷施蒸馏水１４ｄ后取样）、ＣＫ２１ｄ（喷施蒸馏水２１ｄ后取样）、
ＡＭＥＰ７ｄ（喷施蛋白７ｄ后取样）、ＡＭＥＰ１４ｄ（喷施蛋白１４ｄ后取样）和ＡＭＥＰ２１ｄ（喷施蛋白２１ｄ后取样），通过高
通量测序分析方法研究小麦根际土壤微生物群落结构及多样性分布等特征。结果表明，在土壤养分及理化性质方面，

ＡＭＥＰ蛋白处理显著提高了小麦根际土壤中有机碳、有机质以及部分速效养分的含量。在根际微生物方面，ＡＭＥＰ蛋
白处理导致了根际微生物群落结构的改变，特别是一些具有固氮和溶磷作用的微生物的丰度显著提升，如变形菌门和

厚壁菌门等，分别提升０．９８％和３４．４０％。这些变化有助于提升小麦植株的生物固氮、生物溶磷等生态功能，进而促
进小麦的健康生长。综上所述，ＡＭＥＰ蛋白通过叶面喷施的方式改善土壤肥力并优化了根际微生物群落结构，为小麦
生长提供更为有利的环境。
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　　小麦是我国的主要粮食作物，对粮食安全和经
济发展具有重要意义。土壤含有丰富的微生物资

源，在营养元素循环和土壤肥力中发挥着重要的作

用。根际微生物是植物根系周围存在的大量微生

物，是植物健康的重要决定因素［１］。植物的生长发

育很大程度上依赖于植物根系与根际微生物群落

间的动态平衡关系。植物的生命活动可以调节根

际微生物群菌群的种类及丰度，进而影响植物的生

理性能［２］。环境因子也会直接或间接影响微生物

的群落组成及多样性，包括温度、湿度、土壤板结程

度及土壤ｐＨ值等。土壤微生物也与土壤功能联系
紧密，微生物群落结构与组成变化会直接影响土壤

功能的发挥，土壤微生物的多样性有利于恢复和维

持土壤功能［３－７］。李国军研究表明，土壤中的营养

元素和微生物都参与植物代谢活动，当土壤遭到破

坏后，植物正常的生长发育以及多种生理过程均受

到不同程度抑制，造成机体生长发育缓慢、代谢活

动紊乱、作物产量与品质下降［８－９］。

植物－微生物之间的互作从一定程度上决定
着土壤的肥力。微生物有利于有机物的分解、矿化

和植物中可用的养分，而植物通过根系分泌物和养

分竞争反作用于微生物，影响微生物的多样性和相

对丰度［１０－１１］。魏小成等的研究表明，叶片喷施无机

盐溶液能够促进红芪根际土壤中无机盐的积累［１２］。

孙伟等研究发现，通过叶面喷施山梨醇螯合钾可以

促进花生根系对钾素的吸收和积累［１３］。张浩然等

的研究表明，叶面喷施亚乙基二脲可以通过改变根

际微生物群落结构来缓解臭氧对小麦的胁迫［１４］。

蛋白激发子是激活植物防卫反应的生物源激

发子，它能通过信号识别与转导，引发植物防卫反

应并激活植物免疫系统，增强植物的抗逆和生长能

力［１５］。ＡＭＥＰ蛋白是从传统生物防治菌株———枯
草芽孢杆菌中分离鉴定的新型激发子，它能够有效

地诱导植物产生过敏反应（ＨＲ）并促进活性氧
（ＲＯＳ）的积累，从而触发植物的防御机制［１６－１７］。前

期研究表明，ＡＭＥＰ蛋白在激发植物免疫、提高植物
抗病性、调节叶际微生物群落结构和促进植物生长

等方面发挥着重要作用［１８］。随着研究的深入，人们

发现ＡＭＥＰ蛋白在农业和生态领域的应用潜力日
益扩大。然而，关于其对植物土壤和根际方面影响
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的研究还鲜有报道。基于此，本研究探究 ＡＭＥＰ
蛋白对土壤微生态系统中的作用，以期为土壤改

良、生态环境保护及农业可持续发展提供科学

依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
小麦盆栽试验于２０２４年４月在黑龙江八一农

垦大学植物培养温室中进行，采用营养土、蛭石按

体积比１∶１比例混合，温度设置为（２５±２）℃，相
对湿度保持在 ６０％ ～７０％，光—暗周期为 １６ｈ—
８ｈ。供试小麦品种为石新６３３。试验所用的ＡＭＥＰ
蛋白提取于枯草芽孢杆菌 ＢＵ４１２，保藏于中国典型
培养物保藏中心（ＣＣＴＣＣＭ２０１６１４２）。
１．２　ＡＭＥＰ蛋白处理方法

在小麦１叶１心期于叶片喷施浓度为０．１ｍｇ／ｍＬ
的ＡＭＥＰ蛋白溶液，以喷施蒸馏水作为对照，随后
进行各项表型和指标的测定。

１．３　土壤样品采集
分别在喷施蛋白后０、７、１４、２１ｄ采集小麦根际

土壤样品。选取 ３盒代表性盆栽小麦，收集 ０～
３ｃｍ根系周围土壤，即为根际土壤样品。土壤样品
经自然风干和过筛后用于土壤理化性质的测定，包

括土壤 ｐＨ值及有机质、有机碳、全氮、速效氮、全
磷、速效磷、全钾、速效钾含量，具体操作步骤参考

谢仕祺的方法［２０］。

１．４　小麦根系形态的测定
使用 ＬＡ－Ｓ植物图像分析仪（万深 ＬＡ－Ｓ

Ｐｈａｎｔｏｍ９８５０ＸＬＰＬＵＳ，中国）收集根系的形态学数
据，包括根长、表面积、总体积及根尖数。

１．５　小麦根际土壤酶活性测定
参照鲍士旦所述的方法［２１］测定小麦根际土壤

酶活性，包括蔗糖酶、纤维素酶、中性磷酸酶和过氧

化氢酶活性。

１．６　土壤微生物测定
通过高通量测序技术，用 ＦＬＡＳＨ和 Ｉｌｌｕｍｉｎａ

ＮｏｖａＳｅｑ测序平台优化原始数据，再用Ｕｐａｒｓｅ软件进行
操作分类单元聚类，在Ｓｉｌｖａ数据库中进行比对分析。
１．７　数据分析

使用 ＷＰＳＯｆｆｉｃｅ２０２３软件处理数据，并利用
ＳＰＳＳ２７．０软件进行统计分析，使用 ＧｒａｐｈＰａｄＰｒｉｓｍ
８．３．０和Ｃａｎｏｃｏ５软件进行图形绘制。

２　结果与分析

２．１　ＡＭＥＰ蛋白对小麦根系形态的影响
由图１可知，ＡＭＥＰ蛋白会促进小麦根系的生

长。随着时间的推移，小麦的根长、根表面积、根总

体积以及根尖数量均呈现出增长的趋势。在ＡＭＥＰ
蛋白激发子处理后，小麦的４个指标都表现出不同
程度的增加。小麦根长、根表面积和根总体积在

ＡＭＥＰ蛋白处理后７ｄ呈现显著提升，根尖数在处
理后１４ｄ时出现显著提高。
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２．２　ＡＭＥＰ蛋白对小麦根际土壤理化性质的影响
由图２、图３可知，在喷施 ＡＭＥＰ蛋白后，土壤

ｐＨ值相比于对照组有所升高，土壤 ｐＨ值更偏中
性。小麦根际土壤中的有机碳含量呈上升趋势，全

氮含量降低，导致碳氮比增高。土壤中的有机质含

量在ＡＭＥＰ蛋白处理后也有所提高。
土壤中有机质含量的提升，为微生物提供了更

加丰富的营养和能量来源，从而促进了各种含磷有

机化合物的分解过程，形成更多的磷酸，从而提高

磷元素含量。全磷含量会受到溶磷微生物的影响，

ＡＭＥＰ蛋白处理后全磷含量也呈上升趋势。全氮含
量相比于对照组降低，说明 ＡＭＥＰ蛋白处理后的小
麦在土壤中生长和发育时提高了对氮元素的吸收，

此外，土壤中的厚壁菌门、变形菌门中的假单胞菌

属等微生物能够进行脱氮作用，即将土壤中的氮元

素转化为氮气或其他形式的固氮，供植物吸收和利

用。全钾含量未见显著变化，表明 ＡＭＥＰ蛋白对土
壤全钾含量的影响并不显著。速效钾在７ｄ时低于
对照组，说明在７ｄ时作物吸钾量提升，随后趋于
一致。

２．３　ＡＭＥＰ蛋白对小麦根际土壤酶活性的影响
土壤中的蔗糖酶能够催化蔗糖水解，生成葡萄

糖和果糖，这一过程促进了土壤有机碳的转化以及

植物养分的供应，进而对土壤质量和肥力产生影

响。此外，土壤中的过氧化氢酶负责分解氢过氧化

物，释放氧气，这有助于促进土壤中的氧化还原反

应，从而提高土壤中氮、磷、钾等元素的有效性，有

利于作物对这些养分的吸收。土壤纤维素酶的主

要作用是将纤维素降解为葡萄糖。土壤中性磷酸

酶的主要作用是催化土壤中的有机磷化合物发生

水解反应，生成无机的磷酸盐。由图４可知，土壤蔗
糖酶和过氧化氢酶在蛋白处理前后都随着时间的

变化呈上升趋势，ＡＭＥＰ蛋白处理后，蔗糖酶、纤维
素酶和中性磷酸酶活性显著提升，处理后７ｄ３种
酶活性分别提升３１．１３％、１０３．９６％和３２．１４％。过

氧化氢酶活性在处理后７ｄ相比于对照组有显著提
升但在２１ｄ时显著低于对照组。
２．４　ＡＭＥＰ蛋白对小麦根际土壤微生物的影响
２．４．１　ＡＭＥＰ蛋白对小麦根际土壤微生物群落 α
多样性的影响　根据表１中的各项指数对比，所有
样本的覆盖度（Ｃｏｖｅｒａｇｅ）均超过９９．９％，这表明测
序数据量是适宜的，能够充分反映样本中微生物的

真实状况。其中，Ｓｈａｎｎｏｎ指数代表了样本的不确
定性，相较于对照组，平均提升了 ３．２９％；ＡＣＥ和
Ｃｈａｏ１指数是估算物种总数的指数，用于估算操作
分类单元数目，喷施蛋白后分别平均提升了９．４０％
和９１３％；Ｓｉｍｐｓｏｎ指数反映了生态优势度，优势度
指数越高，微生物多样性就越低，在蛋白处理后

Ｓｉｍｐｓｏｎ指数平均提升０．１８％，尽管蛋白在影响土
壤根际微生物群落多样性方面表现不突出，但其对
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微生物群落数量的影响却是显著的。

２．４．２　ＡＭＥＰ蛋白对根际土壤微生物 β多样性的
影响　对蛋白处理前后土壤中高通量测序所获得

的操作分类单元数目抽平后，基于主坐标分析

（ＰＣｏＡ）的细菌群落进行 β多样性分析，反映了微
生物菌群差异。主坐标分析的数据（图５）显示，第
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表１　ＡＭＥＰ蛋白对小麦根际微生物α多样性指数的影响

处理 ＡＣＥ指数 Ｓｈａｎｎｏｎ指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数 Ｃｈａｏ１指数 Ｃｏｖｅｒａｇｅ
（％）

对照组 １２０９．３０８４ ８．９２７０ ０．９９４６ １２０７．０５５２ ９９．９７

ＣＫ７ｄ １１７４．４４２８ ９．０５０５ ０．９９５９ １１７２．３０２９ ９９．９７

ＡＭＥＰ７ｄ １３９１．４０７６ ９．１４３４ ０．９９５８ １３８０．７５６８ ９９．９２

ＣＫ１４ｄ １４２８．８５００ ９．４２６６ ０．９９７１ １４２４．８７７５ ９９．９５

ＡＭＥＰ１４ｄ １２７８．７５５１ ９．１６０３ ０．９９６３ １２６９．９６６３ ９９．９２

ＣＫ２１ｄ １２３９．２１８９ ９．２４８７ ０．９９６７ １２３７．５５２０ ９９．９６

ＡＭＥＰ２１ｄ １４２５．３３８０ ９．２９６４ ０．９９６６ １４１８．１４９２ ９９．９４

１主成分（ＰＣ１）和第２主成分（ＰＣ２）对土壤微生物
群落差异的贡献率分别为 １７．５６％、８．３７％。在
ＡＭＥＰ蛋白处理后７、１４ｄ时，２组出现明显分离趋
势，说明２个组间的微生物群落存在显著差异。处
理后２１ｄ时２组微生物交织在一起但不完全重合，
说明微生物群落间存在差异但较小。结果表明，

ＡＭＥＰ蛋白通过叶片喷施的方式处理小麦会影响其
根际微生物群落的多样性。

２．４．３　ＡＭＥＰ蛋白对小麦根际微生物分类学组成
的分析　在分析供试土壤样品时，以９７％的相似度
水平对２组样本序列进行了操作分类单元（ＯＴＵ）聚
类分析（表２），研究共识别出３４个门、７９个纲、２１８
个目、４１４个科和７１６个属。结果显示，经过 ＡＭＥＰ
蛋白处理的小麦根际微生物，在门、纲、目、科、属各

个分类水平上的数量大都高于未处理的对照组。

２．４．４　ＡＭＥＰ蛋白对小麦根际微生物门水平群落
影响　如图６－Ａ所示，通过对２组土壤样本进行
高通量测序，分析出门水平上的优势细菌群落。其

中变形菌门、酸杆菌门、拟杆菌门、绿弯菌门、黏球

菌门、未分类细菌、厚壁菌门和蛭弧菌门分别提升

０．９８％、０．５０％、４７．８１％、１０．４２％、１８５７％、
２７７７％、３４．４０％和６５．０６％。芽单胞菌门和放线

表２　品各等级物种统计

处理
门

（个）

纲

（个）

目

（个）

科

（个）

属

（个）

对照组 ２６ ５６ １４３ ２４５ ３８７

ＣＫ７ｄ ２５ ５１ １３６ ２３２ ３６６

ＡＭＥＰ７ｄ ２６ ５５ １４１ ２４３ ３９３

ＣＫ１４ｄ ２６ ５５ １４２ ２４７ ４０９

ＡＭＥＰ１４ｄ ２４ ４９ １３１ ２２５ ３６８

ＣＫ２１ｄ ２５ ５１ １３６ ２３７ ３８３

ＡＭＥＰ２１ｄ ２５ ５４ １３９ ２４２ ３９３

菌门相对丰度分别下降２７．５１％和２６．２７％。
２．４．５　ＡＭＥＰ蛋白对小麦根际微生物属水平群落
影响　在属水平上（图６－Ｂ），选取了相对丰度最
高的前１０名优势菌属，在蛋白处理后７ｄ时，相对
丰度有所上升的包括鞘氨醇单胞菌属、溶杆菌属、假

单胞菌属和未分类的鞘氨醇单胞菌科分别提高了

２１．７９％、３．０８％、９．０４％和３．９０％。芽单胞菌属、未
分类的芽单胞菌科、藤黄单孢菌属、假乳杆菌属、未分

类邻微杆菌目和未分类的邻微杆菌科分别降低

２３０２％、２７．６７％、０．９３％、４．３８％、０．１３％和１１．２４％。
２．４．５　细菌群落结构与环境因子关联分析　通过
冗余分析的方法研究了细菌群落结构组成与环境

因子之间的关系，环境因子包括 ｐＨ值、碱解氮、有
效磷、速效钾和有机质。由图７可见，相对于速效磷
和速效氮来说，ＡＭＥＰ蛋白激发子、ｐＨ值、速效钾和
有机质等影响因子对细菌群落的分布影响较大。

从环境因子与样本之间的关系来看，ＡＭＥＰ处理组
与速效磷、速效钾和速效氮呈正相关，与有机质和

ｐＨ值呈负相关。从图７还可分析这些环境因子与
相对丰度前１０的细菌属之间的关系，大多数菌属与
土壤肥力因子呈正相关。ＲＤＡ１和 ＲＤＡ２分别解释
了总变异的１０．１２％和５．６５％。
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３　讨论与结论

土壤中全氮含量的增减主要受到氮素积累与

消耗相对量的影响，这实际上是氮素积累与消耗相

互作用的结果，尤其依赖于土壤有机质的生物积累

过程。土壤中众多的微生物会引发多种生物化学

反应，其中包括硝化作用和脱氮作用。硝化作用是

指将土壤中的有机氮转化为硝酸盐型氮，而脱氮作

用则是指将土壤中的氮元素转化为氮气或其他形

式的固氮，这些反应将导致土壤中的氮含量下降。

蛋白处理后土壤中全氮含量相比于对照组下降，说

明在处理后提高了小麦在土壤中生长和发育时对

氮元素的吸收和利用。

在评估土壤肥力时，土壤中的碳、氮、磷含量被

视为三大核心指标，它们与植物的生长发育紧密相

连，共同影响着作物的产量和品质。ＡＭＥＰ蛋白处
理后，小麦根际土壤中的速效养分和有机碳含量均

有所增加。这一变化不仅促进了土壤肥力的提升，

还为小麦的健康成长提供了更加丰富的营养来源。

此外，土壤ｐＨ值的提高有效地缓解了土壤酸化问
题，为作物的生长营造了更为适宜的环境。

土壤酶活性构成了土壤组成的关键部分，其水

平是衡量土壤酶催化物质转化能力的关键指

标［２２－２４］。在ＡＭＥＰ蛋白激发子处理后７ｄ，土壤蔗
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糖酶活性有显著提升，后期无显著变化。土壤纤维

素酶能够将纤维素分解成葡萄糖，从而促进有机质

的分解与循环，这对于保持土壤的健康和提高其生

产力是至关重要的。蛋白处理后７ｄ和１４ｄ，与对
照组相比，土壤纤维素酶活性有显著的提升。土壤

中性磷酸酶作为一种水解酶，能够催化土壤中的有

机磷化合物进行水解反应，进而生成可供植物吸收

利用的无机磷酸盐。在蛋白处理后７ｄ，小麦根际土
壤中的中性磷酸酶活性显著增强。

在植物与微生物相互作用的过程中，根际微生

物对植物的生长及抗逆性发挥着至关重要的作用，

它们能够揭示土壤环境的变迁，并反映出土壤的健

康状况［２５］。研究发现，ＡＭＥＰ蛋白有助于优化根际
细菌群落结构，并增强小麦根际优势菌群的相对丰

度。在经过 ＡＭＥＰ蛋白处理的土壤中，变形菌门、
厚壁菌门、假单胞菌属等具有固氮能力的菌株会进

行脱氮作用，即将土壤中的氮元素转化为氮气或其

他可供植物吸收利用的固态氮形式。假单胞菌还

具有溶磷作用，在蛋白处理后，其相对丰度高于对

照组。

综上所述，ＡＭＥＰ蛋白激发子展现出了其独特
的生态调控功能，它通过间接作用机制，对未直接

接触的根际微生物施加影响。这一机制有效调节

了根际微生物群落的结构，显著促进了有益微生物

种群的繁衍与定植。在此过程中，ＡＭＥＰ蛋白激发
子不仅优化了土壤环境，还为小麦植株提供了更加

肥沃的生长土壤，因此，提升了小麦植株对土壤养

分的吸收和利用效率。经过 ＡＭＥＰ蛋白的处理，小
麦根际土壤的肥力得到了显著提升，微生物群落也

变得更加丰富多样。这一系列积极的变化，间接地

促进了小麦植株的茁壮成长，为小麦的高产和优质

奠定了坚实基础。
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