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摘  要：【背景】我国西北某辐射污染区存在着丰富多样的耐辐射微生物资源，部分区域覆盖着

耐盐植物盐爪爪，其根际存在明显的“离子岛”效应，开展其根际微生物相关研究对进一步挖掘污

染区微生物资源及揭示盐爪爪的盐适应性和“离子岛”的形成具有重要的意义。【目的】分析辐射

污染区盐爪爪根际微生物群落组成，挖掘潜在的微生物资源和功能特性。【方法】通过可培养方

法，共选择了 10 种筛选培养基开展盐爪爪根际微生物的分离筛选，并对所获得的细菌进行了 16S 

rRNA 基因序列分子鉴定，进而进行相关菌株的抗逆特性、产酶特性和植物促生特性分析。【结

果】分离获得的 267 株细菌归属于放线菌门(Actinobacteria)、变形杆菌门(Proteobacteria)、厚壁菌

门(Firmicutes)等 3 个菌门中的 20 个属，发现潜在新种 8 个，其中放线菌门所含种属最丰富，说

明盐爪爪根际存在着丰富的微生物多样性。相关抗逆性分析表明，分离得到的菌株 70%以上可

耐受 10% NaCl，40%的菌株可耐受不同浓度的重金属胁迫。同时，研究获得了一批可产蛋白酶、

脂肪酶、淀粉酶和纤维素酶的菌株以及植物促生菌株，可为相关酶制剂的筛选和微生物菌肥的研

制提供丰富的材料。【结论】辐射污染区盐爪爪根际存在大量潜在的宝贵微生物资源，有待挖掘

和开发。 
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Community composition and functional characteristics of bacteria in 
the rhizosphere of Kalidium foliatum from the radiation polluted area 
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Abstract: [Background] Source of radiation-resistant microorganisms is rich in Chinese 
radiation-polluted area in Northwest China, where some places are covered with Kalidium foliatum 
(Pall.) Moq. Salt accumulation constructed a salt island in the rhizosphere of Kalidium foliatum. 
Therefore, it will be important to collect the microbial resources and to reveal the mechanism of salt 
adaptability and salt island formation for Kalidium foliatum. [Objective] We analyzed the bacterial 
composition in the rhizosphere of Kalidium foliatum from the radiation-polluted area, and 
investigated the microbial resources and their functional properties. [Methods] Based on traditional 
culture methods, rhizosphere microorganisms were isolated using 10 culture media, and identified by 
16S rRNA gene sequence analysis. Then characteristics of the resistance, enzyme producing and 
plant growth promoting were tested. [Results] A total of 267 isolates were obtained, and classified 
into 20 genera from Actinobacteria, Proteobacteria and Firmicutes. Isolates from Actinobacteria were 
dominant component involving 9 genera. Eight potential novel species were discovered. Bacterial 
diversity was rich in the rhizosphere of Kalidium foliatum. The resistance analysis of strains showed 
that more than 70% of the representatives could tolerant 10% NaCl, and 40% of them were resistant 
to different heavy metal ion. At the same time, several isolates producing protease, lipase, amylase 
and cellulase were observed, and some plant growth promoting bacteria were obtained, which 
provide important material to further screening industrial enzyme and developing microbial fertilizer. 
[Conclusion] Valuable microbial resources existed in the rhizosphere of Kalidium foliatum. 

Keywords: Radiation-polluted area, Kalidium foliatum, Rhizosphere bacteria 

核辐射污染可导致环境剧烈改变，显著改变土

壤物理、化学等特性，对污染区域周边生态环境可

产生巨大的扰动，进而对土壤中微生物群落组成和

分布造成影响[1-2]。我国西北某区域存在着严重的放

射性核辐射污染，造成了独一无二、不可复制的特

殊辐射生境。相关研究表明，该区域并非生命的禁

区，而是存在多种耐盐碱、耐干旱植物，孕育着丰

富的微生物多样性 [3]。盐爪爪[Kalidium foliatum 

(Pall.) Moq]为藜科多年生灌木，是典型的盐生植

物，广泛分布在盐碱荒漠生境，辐射污染区多有分

布。有研究表明，在盐爪爪生长过程中，其根际土

壤的多种离子浓度显著提高，形成根际“离子岛”效

应，特别是对 Cl−和 Na+具有较高的富集效果，能有

效提高根际有效 P 和有效 K 的含量[4]。目前国内外

关于盐爪爪的研究多集中在其形态解剖特点[5]、根

系适盐特性[6]、盐分对种子萌发的影响[7]、耐盐分

子机理及相关基因等方面[8-9]，有关其根际微生物的

研究鲜有报道。 

植物根际微生物作为土壤-植物间物质交换活

跃界面的重要成员，参与并担负着根际重要的生理

过程，维系着根际生态平衡，是陆地上最重要的生

态系统之一[10-11]。在生态学、生物多样性、系统分

类和协同进化等研究上具有重要的理论意义，也在

农业生产和生物资源的开发利用，以及污染土壤生

物修复中有着重要的应用价值和利用前景，成为国

内外微生物学研究的热点[12-13]。本研究所在区域位

于我国西北辐射污染区某汇水区，由于地理气候原

因，加之季节性洪水流经辐射污染区域的盐碱土
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壤，致使该汇水区地表 20 cm 以上土壤含盐量可达

2%以上，放射性核素水平是正常值的 3−5 倍。开展

该区域盐爪爪根际微生物研究不仅有利于进一步

揭示辐射污染区微生物多样性，也为解析根际微生

物在盐爪爪盐适应性、根际“离子岛”效应形成过程

中的作用提供基础。 

本研究以辐射污染区盐爪爪根际细菌为研究

对象，通过菌株分离、鉴定及抗逆性和功能特性分

析，旨在初步解析辐射污染区盐爪爪根际细菌多样

性，挖掘潜在的微生物资源和应用功能，为进一步

开展相关研究奠定物质基础和理论依据。  

1  材料与方法 

1.1  材料和培养基 

1.1.1  供试植物 

盐 爪 爪 [Kalidium foliatum (Pall.) Moq] 于   

2016 年 4 月采自辐射污染区某汇水区。 

1.1.2  培养基 

MM 培养基(g/L)：蛋白胨 5.0，葡萄糖 2.0，

酵母膏 3.0，牛肉膏 1.5，氯化钠 20.0，琼脂 15.0，

pH 7.2 左右；P 培养基(g/L)：蛋白胨 0.01，酵母

粉 0.05，葡萄糖 0.001，KNO3 1.0，MgSO4 0.5，

K2HPO4 0.5，Fe2SO4 0.01，NaCl 20.0，琼脂 15.0，

pH 7.2 左右；CMKA 培养基(g/L)：Casin 0.5，

Mannitol 1.5，KNO3 1.0，(NH4)2SO4 2.0，K2HPO4 

0.5，CaCO3 0.5，NaCl 20.0，琼脂 15.0，pH 7.0

左右。其它培养基还包括 TSA 培养基、高氏一号

培养基、R2A 培养基、解磷基础培养基(NBRIP

培养基)、解钾培养基、MKB 培养基等，均购自

青岛高科园海博生物技术有限公司；海生菌肉汤

2216 培养基购自美国 BD 公司。上述培养基在使

用前，均另加 2% (质量体积比) NaCl。 

1.2  主要仪器 

电子天平、pH 计，奥豪斯仪器(上海)有限公司；

紫外分光光度计，SHIMADZU 公司；智能生化培

养箱，宁波东南仪器有限公司。 

1.3  方法 

1.3.1  根际土壤的收集 

盐爪爪样品采用垂直挖掘法，尽可能地保证根

部的完整性。选择完整植株根部，采用抖落法去除

非根际土壤，并在无菌条件下利用无菌细毛刷轻刷

根部收集根际土壤样品，土样经充分混合后转移至

无菌离心管中，于 4 °C 保存备用[14-15]。 

1.3.2  菌株的分离 

无菌条件下称取根际样品5.0 g，置于装有50 mL 

2% NaCl 溶液和无菌玻璃珠的三角瓶中，30 °C、

120 r/min 振荡 30 min，静置。吸取上述土壤悬液   

1 mL，经梯度稀释后，涂布至各类含有 2% NaCl

的分离平板上，于 30 °C 恒温培养 3−15 d，待菌落

长出后，根据菌落的形态、大小及颜色初步筛选菌

株，分离纯化后接至 R2A 培养基斜面上，4 °C 保

存备用。 

1.3.3  菌株的分子鉴定 

采用菌落克隆方法，利用细菌 16S rRNA 基因

通用引物 27F 和 1492R 进行 PCR 扩增[2]。PCR 产

物经切胶纯化回收后，送往北京鼎国生物技术有限

公司进行测序。所测得的序列经手工校对后，通过

EzTaxon 数据库(http://www.ezbiocloud.net/eztaxon/ 

identify)进行比对，并调取相似性最高模式菌株序

列，使用 MEGA 5.0 进行 ClustalX 多重比对，使用

Neighbor-Joining 法构建系统发育树 [16]，自举值

(Bootstrap)为 1 000，初步获得菌株的生物学分类  

地位。 

1.3.4  菌株耐受性及功能测定 

菌株的 pH、生长温度测定采用含有 2% NaCl

的 1/10 TSA 液体培养基进行[2]；菌株的耐盐、耐

重 金 属 特 性 测 定 采 用 含 有 不 同 浓 度 NaCl 和

HgCl2、ZnCl2、CuCl2、PbCl2、CoCl2 的 1/10 TSA

培养基进行[17]；菌株的蛋白酶、脂肪酶、纤维素

酶、淀粉酶等产酶特性研究分别采用加有 2% (质

量体积比)的脱脂奶粉、三丁酸甘油酯、羧甲基纤

维素钠和可溶性淀粉的 P 培养基进行[18]；菌株的

植物促生特性采用定性分析方法进行[14]。 
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2  结果与分析 

2.1  盐爪爪根际细菌的分离 

不同分离培养基培养 3−15 d 后，经菌落形态观

察共挑取各类菌株 452 株。通过共同接种至含有 2% 

NaCl 的 R2A 培养基中，观察菌落形态和显微形态

去重后，获得实验菌株 267 株。其中，采用贫营养

培养基如 P 培养基、海生菌肉汤 2216 培养基、R2A

培养基、CMKA 培养基等共分离到菌株 104 株，占

39.0%；植物促生等功能菌分离培养基分离到菌  

株 74 株，占 27.7%；常规分离培养基分离到菌株

89 株，占 33.3%，不同培养基来源菌株统计数情况

如表 1 所示。 

2.2  根际细菌的多样性分析 

上述 267 株菌的 16S rRNA 基因序列经 PCR 扩

增和测序后，所得序列提交 NCBI 数据库获得

GenBank 登录号为 MG199972−MG200020，运用

EzTaxon 数据库(http://www.ezbiocloud.net/identify)

进行了相似度比较，同时分别调取各菌株相似性最 
 

表 1  不同培养基分离菌株统计 
Table 1  Isolates statistics from different media 

培养基 

Medium 

菌株数 

Number of isolates 

所占比例

Ratio (%)

TSA 培养基 

Tryptic soy agar 

27 10.1 

MM 培养基 

MM medium 

26 9.7 

P 培养基 

P medium 

28 10.5 

海生菌肉汤 2216 培养基 

Marine broth 2216 

16 6.0 

R2A 培养基 

R2A medium 

33 12.4 

CMKA 培养基 

CMKA medium 

27 10.1 

高氏一号培养基 

GAUZE’s Medium No.1 

36 13.5 

解钾培养基  

Potassium-dissolving medium 

27 10.1 

MKB 培养基 

Modified King medium 

31 11.6 

NBRIP 培养基 

NBRIP medium 

16 6.0 

 
 

高模式菌株序列构建系统进化发育树(图 1−3)。通

过比对及系统发育树可见，辐射区盐爪爪根际细菌

多样性较丰富，所得 267 株菌分别归属于 3 个门  

20 个属。其中，放线菌门(Actinobacteria)所含种属

最丰富，涉及 9 个属，即白蚁菌属(Isoptericola)、

原小单孢菌属(Promicromonospora)、嗜盐放线杆菌

属(Haloactinobacterium)、微杆菌属(Microbacterium)、

链 霉 菌 属 (Streptomyces) 、 诺 卡 氏 土 壤 菌 属

(Nocardiopsis)、土壤球菌属(Agrococcus)、节杆菌属

(Arthrobacter)、刘志恒菌属(Zhihengliuella)；其次为

变形杆菌门(Proteobacteria)，涉及 7 个属，即盐单

孢 菌 属 (Halomonas) 、 硝 酸 盐 还 原 菌

(Nitratireductor)、中生根瘤菌属(Mesorhizobium)、

叶杆菌属(Phyllobacterium)、副球菌(Paracoccus)、

藤 黄 单 胞 菌 属 (Luteimonas) 和 德 沃 斯 氏 菌 属

(Devosia)；厚壁菌门(Firmicutes)种属菌株涉及最少，

仅为 4 个属，即盐芽孢杆菌属(Halobacillus)、芽孢

杆菌(Bacillus)、太平洋海洋杆菌(Oceanobacillus)和

缺陷短波单胞菌 (Brevibacterium)，但 Bacillus、

Halomonas、Nocardiopsis、Isoptericola 属所占比   

例最高，分别占所测菌株的 11.9%、11.6%、7.8%

和 6.3%。 

2.3  根际细菌潜在新种的发现 

在完成测序的 267 个菌株中，7 株菌与已知模

式菌株序列相似性均小于 98.5% (表 2)，初步确定

其 为 潜 在 新 种 ， 共 涉 及 Micrococcales 、

Oceanospirillales 、 Bacillales 、 Xanthomonadales 、

Flavobacteriales 等 5 个 目 的 7 个 属 ， 其 中

Micrococcales 目潜在新种最多，有 Isoptericola、

Agrococcus 和 Promicromonospora 共 3 个属；菌株

M8 与最近模式菌 Halomonas cupida DSM 4740T 相

似性最低，仅为 95.7%。初步表明辐射污染区盐爪

爪根际存在着有待发掘的微生物潜在新类群(物种)

资源。上述菌株的最终分类地位，有待进一步的细

菌多相系统分类鉴定结果证明。 
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图 1  基于放线菌门代表菌株的 16S rRNA 基因序列构建的系统进化树 
Figure 1  Phylogenetic tree of isolates in phylum Actinobacteria and related type species based on 16S rRNA gene sequence 
 
 

2.4  根际细菌的抗逆特性 

通过菌株筛选和分子鉴定结果选取了系统进化

树中 49 株代表性菌株，进行了菌株的抗盐、抗碱、

抗重金属等抗逆性研究。实验结果表明，盐爪爪根

际细菌绝大部分具有较强的抗逆特性，其中 74%的

实验菌株具有耐受 10% NaCl 的生长能力，72%的菌

株可在 10 °C 生长，49%的菌株可在 45 °C 生长，40%

的菌株具有不同程度的重金属耐受特性，部分菌株 

如菌株 T22 具有极强的抗逆特性，在实验测定的各种

逆境压力下均能生长，表 3 为部分菌株的抗逆特性。 
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图 2  基于厚壁菌门代表菌株的 16S rRNA 基因序列构建的系统进化树 
Figure 2  Phylogenetic tree of isolates in phylum Firmicutes and related type species based on 16S rRNA gene sequences  

 

 
 

图 3  基于变形杆菌门代表菌株的 16S rRNA 基因序列构建的系统进化树 
Figure 3  Phylogenetic tree of isolates in phylum Proteobacteria and related type species based on 16S rRNA gene sequence 
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表 2  基于 16S rRNA 基因序列比对结果的潜在新种 
Table 2  Potential novel species based on 16S rRNA gene sequence analysis 

菌目 

Order 

分离株 

Isolates 

最近模式菌株 

Closest type strains 

相似性 

Similarity (%) 
Micrococcales CM10 Isoptericola hypogeus HKI 0342T 97.1 

Micrococcales CM4 Agrococcus baldri IAM 15147T 98.1 

Micrococcales L7 Promicromonospora iranensis HM 792T 98.4 

Oceanospirillales M8 Halomonas cupida DSM 4740T 95.7 

Bacillales Gao9 Paenibacillus xylanexedens B22aT 98.4 

Xanthomonadales R10 Luteimonas huabeiensis HB2T 97.2 

Rhizobiales CM7 Nitratireductor aquibiodomus JCM 21793T 95.9 

Flavobacteriales MM18 Sinomicrobium pectinilyticum 5DNS001T 97.7 

 
表 3  部分代表性菌株的抗逆特性 
Table 3  Resistance characteristics of partial respective isolates   

Isolate 10% NaCl 10 °C 45 °C 
Hg2+ 

(200 mg/L)

Zn2+ 

(500 mg/L)

Cu2+ 

(200 mg/L)

Pb2+ 

(1 000 mg/L) 

Co2+ 

(500 mg/L) 
P26 ++ ++ ++ + + + + − 

K18 − − − − − − − − 

L6 + + ++ − + + + + 

CM7 ++ + − + + − + − 

K12 ++ − + − − − + + 

K9 ++ − + − + − + + 

T22 + ++ ++ + + + + + 

P15 − + + + + + + − 

MM18 + + − ++ + + + − 

K27 + ++ − + − + + − 

R10 + + − ++ + + + + 

CM4 + + − + + − − − 

R11 ++ + − + + + − + 

注：++：生长良好；+：生长；−：不生长. 

Note: ++: Good growth; +: Growth; −: No growth. 
 

2.5  根际细菌的产酶及植物促生功能 

通过平板透明圈法或显色圈法对 49 株筛选获得

菌株的淀粉酶、脂肪酶、蛋白酶和纤维素酶产生能力

进行了分析。结果表明，实验菌株中 47%的菌株具有

淀粉酶活性，43%的菌株具有脂肪酶活性，43%的菌

株具有蛋白酶活性，33%的菌株具有纤维素酶活性。

通过解磷平板透明圈法检测菌株，结果显示 24%的菌

株具有解无机磷能力；吲哚-3-乙酸(Indole-3-acetic 

acid，IAA)定性反应显示，27%的菌株具有产 IAA 的

能力，表 4 为部分菌株产酶及植物促生特性的情况。 
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表 4  部分代表性菌株的产酶及植物促生特性 
Table 4  Characteristics of the enzyme producing and the plant growth promoting by partial respective isolates 

菌株 

Isolates 

脂肪酶 

Lipase 

蛋白酶 

Protease 

纤维素酶 

Cellulase 

淀粉酶 

Amylase 

吲哚乙酸 

IAA producing 

解磷 

Phosphate-solubilizing 
P26 + − − − + − 

K18 − − + − + − 

L6 − − − − + − 

CM10 + − + − − − 

CM7 + + − + − + 

K12 + + + + + + 

K9 + + − − − − 

T22 + + − + − + 

P15 + + − + + − 

MM18 + − − + + − 

L1 + + + − − + 

K27 − − − − + − 

R10 + + + + − − 

注：+：表示有活性；−：表示无活性. 

Note: +: Active; −: Inactive. 
 

3  讨论与结论 

我国辐射污染区存在着丰富的微生物多样性，

蕴藏着大量未知微生物。前期相关研究表明，辐射

污染区共涉及细菌域的 19 个门和 6 个潜在门或未

分类门，总计 726 个已知属及数十个未分类属[3,17]；

通过可培养方法，目前获得各类微生物 2 000 余株，

涉及细菌域的 76 个属 273 个种，多数菌株分离自

贫营养培养基[2]。本研究针对我国辐射污染区某汇

水区辐射盐碱环境下典型耐盐植物——盐爪爪根

际微生物进行了初步研究。通过可培养筛选，首次

展现了盐爪爪根际丰富的微生物多样性，所分离的

267 株细菌均能在贫营养培养基 R2A 中良好生长，

且 39%的菌株分离自贫营养培养基，这些结果也进

一步证明辐射污染区存在着大量可在贫营养条件

下生长的微生物。菌株经分析确定，归属于细菌域

的 3 个门 20 个属，其中放线菌门(Actinobacteria)

所含种属最丰富；还获得了一批潜在的微生物新

种 ， 像 Isoptericola 、 Promicromonospora 、

Haloactinobacterium、Agrococcus 等都是此前尚未

在辐射区分离获得的菌属。研究结果说明了辐射污

染区存在着大量宝贵的微生物资源，有待进一步 

挖掘。 

本研究发现，尽管盐爪爪根际存在着丰富的耐盐

微生物，但其群落组成明显有别于目前已有盐生植物

的相关报道[19-21]。如大庆盐碱土壤中 9 种植物根际土

壤微生物群落结构中变形菌门(Proteobacteria)和酸杆

菌门(Acidobacteria)为主要菌群[20]；而对盐碱土壤翅碱

蓬根际微生物群落的研究表明，Thioalkalispira、

Marinilabiaceae、Salinimicrobium 为胜利油田盐碱土

壤中的优势菌属[21]。一般来说，由于根系分泌物以

及脱落物的选择性，根际微生物群落组成和分布主

要取决于植物种类(Plant-species-dependent)[22]，不

同种植物间根际微生物存在着较大的差异。更多研

究表明，植物的生境也是影响根际微生物的主要因

素之一，土壤样品的生态环境、土壤结构和 pH、

有机物组成、营养成分以及种植作物的耕作方式等

均对根际微生物的群落分布存在影响，如肥沃的土

壤真菌数量相对较多，而盐碱土壤中耐盐微生物种

类较多[22-23]。 

通过进一步研究发现，所获得的菌株 70%以上

具有较强的 NaCl 抗逆性，40%的菌株具有不同程

度的重金属耐受特性，说明盐爪爪根际蕴藏着丰富
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的抗逆微生物。事实上，由于地理和气候原因，新

疆地区盐湖、盐碱滩涂分布广泛，孕育着丰富的耐

盐、嗜盐微生物资源，存在着大量微生物新种属。

相关研究表明，由于盐碱区域的形成机理和地质环

境不同，土壤微生物种类和数量存在着较大的差

异。对新疆阿克苏盐矿的微生物多样性研究发现，

分离菌株主要分布于厚壁菌门、放线菌门以及变形

菌门 3 个门共计 15 个属，其中以厚壁菌门芽孢杆

菌纲内各属种最多[18]；对新疆硝尔库勒盐湖的放线

菌进行分离后发现该区域分离株中近 10%的菌株

为潜在新种属[24]。本研究也进一步证实了新疆盐碱

环境下存在着大量耐盐微生物资源。 

同时，研究发现盐爪爪根际微生物存在着丰富

多样的功能酶产生菌和植物促生菌，不仅显示了盐

爪爪根际微生物的功能多样性，也为相关酶制剂 

的筛选和微生物菌肥的研制提供了丰富的科学  

材料。 
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