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摘  要：【背景】壶瓶碎米荠对硒具有超积累能力，并主要以硒代胱氨酸的形式存在，与已有的

硒超积累植物显著不同，其硒超积累机制不明。【目的】从硒超积累植物壶瓶碎米荠(Cardamine 

hupingshanensis)体内分离耐硒内生菌，并对其进行鉴定和体外硒代谢特征研究，为壶瓶碎米荠超

积累硒的机制研究提供参考。【方法】从壶瓶碎米荠新鲜叶片中分离纯化耐硒内生菌株，对其进

行生理生化特征及 16S rRNA 基因序列分析鉴定，并对其进行亚硒酸钠培养代谢。【结果】获得

一株耐硒内生菌 CSN-1，被鉴定为甲基营养型芽孢杆菌(Bacillus methylotrophicus)，培养液中硒

含量低(Se 1.5 mg/L)时其吸光度值较对照组高，硒含量高(Se 10 mg/L)时其吸光度值较对照组

低；代谢后的上清液中硒主要以 Se4+存在，而菌体中硒主要是硒代胱氨酸(SeCys2)。【结论】硒超

积累植物壶瓶碎米荠叶片体内存在甲基营养型芽孢杆菌(Bacillus methylotrophicus) CSN-1，具有

将亚硒酸钠转化为硒代胱氨酸的能力，低浓度的硒对该内生菌的生长具有一定的促进作用，而

高浓度的硒则会抑制该内生菌的生长。 

关键词：壶瓶碎米荠，耐硒，16S rRNA 基因，甲基营养型芽孢杆菌，硒代胱氨酸(SeCys2) 
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Abstract: [Background] Cardamine hupingshanensis is a novel selenium (Se)-hyperaccumulating 
plant in China with the predominate Se species as selenocystine (SeCys2), which is different with 
other Se-hyperaccumulating plants in USA, eg. Astragalus bisulcatus, Stanleya pinnata. [Objective] 
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To explore the role of microorganism during Se-hyperaccumulation in Cardamine hupingshanensis, 
isolation, identification and Se metabolism in vitro of a Se-tolerant endophyte from C. 
hupingshanensis were conducted. [Methods] A Se-tolerant endophyte was isolated and purified from 
fresh leaves of C. hupingshanensis as CSN-1. The physiological and biochemical analysis and 16S 
rRNA gene sequence analysis were carried out. Moreover, the endophyte CSN-1 was cultured in 
selenite medium to study its Se metabolism. [Results] The Se-tolerant endophyte CSN-1 was 
identified as Bacillus methylotrophicus. The selenite culture revealed that the medium absorbance 
was higher than that in controls under 1.5 mg Se/L medium, but lower under 10 mg Se/L medium. 
The metabolized Se speciation was Se4+ in supernants, but SeCys2 in bacteria deposits. [Conclusion] 
The Se-tolerant endophyte Bacillus methylotrophicus CSN-1 presented in Se-hyperaccumulating 
plant, Cardamine hupingshanensis, and could transform selenite into SeCys2. The low concentration 
of Se could promote the growth of Bacillus methylotrophicu CSN-1, but negative effects could be 
observed at high Se levels. 

Keywords: Cardamine hupingshanensis, Selenium-tolerance, 16S rRNA gene, Bacillus methylotrophicus, 
Selenocystine/SeCys2 

植物内生菌是指定殖在健康植物细胞内或细

胞间隙，且对植物生长没有危害及不会引起植物

表型特征改变的细菌、真菌或放线菌[1-2]。目前已

从藻类、蕨类到木本、藤本的维管束植物，几乎所

有种类的植物体内都有内生菌[3-4]。一方面植物能

为内生菌提供必需的营养和能量[5]；另一方面某

些内生菌对宿主植物有生物学促生作用，如：Zn

超积累植物 Thlaspi caerulescens、龙葵(Solanum 

nigrum L.)、多环芳烃污染土壤中生长的小麦

(Wheat)和玉米(Maize)、铅锌尾矿中生长的鸭跖草

(Commelina communis)等植物的内生菌可分泌吲

哚乙酸(IAA)、玉米素(ZR4)等，直接促进植物生

长[6-8]；而且也有一些内生菌产生的抗生素能抑制

植物病原体的危害、增强植物抗病性能等，间接地

促进植物生长[9]，如：研究显示感染内生菌的高羊

茅(Tall fescue)、滨麦(Leymus mollis)的抗旱性、抗

高温、耐盐性等抗性均显著高于非感染植株，甚至

在非适宜地区也可以存活[10-11]。 

壶瓶碎米荠(Cardamine hupingshanensis)是 2年

生或多年生十字花科植物，一般生于海拔 800−   

1 400 m[12]。Yuan等[13]对湖北恩施硒矿区的壶瓶

碎米荠 (C. hupingshanensis)的研究发现其根中   

可累积硒高达 8 000 mg/kg DW，茎中可积累硒    

高达 2 000 mg/kg DW，叶中也可累积硒高达             

2 300 mg/kg DW，可与在美国加利福尼亚富硒区发

现的硒超积累植物双钩黄芪(Astragalus bisulcatus)[14]

和沙漠王羽(Stanleya pinnata)[15]媲美。壶瓶碎米荠

中所积累的硒中 85%以上为硒代胱氨酸(SeCys2)
[13]，

这与双钩黄芪和沙漠王羽中积累的硒甲基硒代半

胱氨酸(SeMeCys)显著不同[15]，硒甲基转移酶(SMT)

过表达是双钩黄芪和沙漠王羽超积累硒的机制[15]，

但显然 SMT机制不能解释壶瓶碎米荠对硒代胱氨

酸的超积累现象。 

微生物在硒的地球化学循环和形态转化中扮演

着重要的角色[16-17]。不同微生物对硒的耐受程度不

同，大肠杆菌(Escherichia coli)、产气杆菌(Aerobacter 

aerogenes)、黑根霉菌(Rhizopus nigricans)和枯草杆

菌(Bacillus subtilis)分别在亚硒酸钠浓度高于 1.6、

5.0、1.0和 5.0 mg/L时生长异常[18-19]。固氮红细菌

(Rhodobacter azotoformans)对亚硒酸钠的耐受浓度

最高可达 10.0 g/L；当亚硒酸钠浓度高于 10.0 g/L

时，固氮红细菌(Rhodobacter azotoformans)基本不能

生长，对亚硒酸钠的转化也将停止[20]。因此，含硒

溶液或材料也可以用来作为抗菌剂或保鲜剂[21-22]。

部分微生物如 Sulfurospirillum barnesii、Bacillus 

selenitireducens、Selenihalanaerobacter shriftii可在

更高硒浓度条件下存活，通过将无机硒转化为微

生物纳米硒的方式进行解毒[23]；Ghosh 等[24]从高
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硒污染地区分离出的耐硒菌，包括 β 变形菌中的

木糖氧化无色杆菌(Achromobacter xylosoxidans)、

戴尔福特菌(Delftia tsuruhatensis)，以及细菌中的

纺锤芽孢杆菌(Bacillus fusiformis)、球状芽孢杆菌

(Bacillus sphaericus)及假单胞杆菌属(Pseudomonas 

sp.)、肠杆菌属的 Enterobacter cowanii，均对亚硒

酸钠耐受浓度高达 51−102 g/L，并可以将无机硒转

化成有机硒。 

本研究对湖北恩施硒矿区的壶瓶碎米荠叶片

中的内生菌进行分离、鉴定，筛选对硒有耐性的内

生菌，并研究其对硒的体外代谢过程，以期为壶瓶

碎米荠超积累硒的机制研究提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

2015年 11月，将从湖北恩施硒矿区采集的壶

瓶碎米荠幼苗 15株(3叶期，苗长 5−10 cm)均匀种

植在 5个花盆中，于室温下培养 5个月。每 2天补

水 1次，并随着天气和植物生长阶段进行适当的调

整。于 2016年 4月 10日采集抽薹期的壶瓶碎米荠

新鲜叶片进行内生菌分析。 

1.2  培养基 

胰蛋白胨大豆琼脂培养基(TSA-YE)[25]和胰蛋

白胨大豆肉汤培养基(TSB)[25]。 

1.3  主要试剂和仪器 

DNA提取试剂盒，北京润泽康生物科技有限公

司；PCR 扩增引物，南京金斯瑞生物科技有限公司

合成；蛋白酶 K、胰蛋白酶 XIV，美国 Sigma-Aldrich- 

Fluka-Supelco 公司；乙醇、NaClO3、Tween-20、亚

硒酸钠、硝酸、高氯酸、盐酸等，国药集团化学试

剂有限责任公司。 

无菌操作台、摇床及高压灭菌锅，上海博讯实

业有限公司；离心机及恒温培养箱，上海恒一科学

仪器有限公司；PCR扩增仪，Bio-Rad公司；生长

曲线 OD 值检测所用的分光光度计，岛津仪器(苏

州)有限公司；原子荧光光谱仪，北京北分瑞利分

析仪器公司；原子荧光-形态预处理装置-液相色谱

联用仪器(LC-UV-AFS)，北京海光仪器有限公司。 

1.4  内生菌的分离、纯化与保藏 

将采集的壶瓶碎米荠新鲜叶片的表面清洗干

净，在无菌操作台上用 70%乙醇浸 5 min，无菌水

洗 3次，用 2% NaClO3和 0.5 mL/L Tween-20摇动

浸泡 15 min，然后用无菌水冲洗 3次，每次 2 min，

用无菌吸水纸吸干表面的水分，进行表面灭菌，最

后冲洗的无菌水 100 µL涂布于 TSA-YE培养基平

板上，培养 48 h观察培养基上无细菌生长则为表

面灭菌成功，如有细菌则表面灭菌不成功，需要重

新灭菌[26]。将表面灭菌的叶片放入无菌研钵中充

分研磨，将研磨液逐级进行 10倍系列(10−1、10−2、

10−3、10−4、10−5、10−6)稀释，分别取 100 µL涂布

于含 200 µg/L亚硒酸钠的 TSA-YE平板上，于恒

温培养箱 28 °C培养，48 h后观察平板上各菌落的

形态特征，用无菌接种环对菌落形态特征不同的菌

株进行筛选，在含有 200 mg/L亚硒酸钠的 TSA-YE

平板上四区划线法纯化菌株，用 50%无菌甘油制

成甘油菌，−80 °C冷冻保藏。 

1.5  分子生物学鉴定 

对 1.4中分离出的一株耐硒内生菌 DNA提取

采用试剂盒提取方法。菌株 16S rRNA基因片段采

用 16S rRNA基因通用引物 27F (5′-GAGTTTGAT 

CCTGGCTCAG-3′)和 1492R (5′-TACGGTTACCTT 

GTTACGACTT-3′)进行 PCR 扩增，扩增片段大小

约为 1 448 bp。PCR反应体系(50 μL)：引物 27F

和引物 1492R (20 μmol/L)各 1.0 µL，模板 DNA    

2.0 µL，dNTPs (2.5 mmol/L) 4.0 μL，10×Buffer    

5.0 μL，MgCl2 (25 mmol/L) 5.0 μL，Taq酶(5.0 U/μL) 

0.5 μL，加灭菌二次去离子水至 50 μL。PCR反应

条件：95 °C 4 min；94 °C 40 s，55 °C 45 s，72 °C 

60 s，30个循环；72 °C 10 min，4 °C保存。菌株

的 PCR 扩增产物由南京金斯瑞生物科技有限公司

完成测序，将所得的测序结果与 EzBioCloud 网站

中序列进行 BLAST对比分析，找出与耐硒菌株同

源性最为接近的种属，使用 MEGA 6.0进行序列分

析，并构建该菌株的系统发育树。 
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1.6  生理生化鉴定 

对筛选的内生菌株进行硝酸盐还原、革兰氏

染色、尿素产生、明胶水解、葡萄糖发酵、吲哚

产生、柠檬酸盐利用、V-P测试和 H2S产生检测，

测定方法及初步鉴定方法参考《常见细菌系统鉴

定手册》[27]。 

1.7  硒的体外代谢研究 

1.7.1  耐硒菌株生长曲线的测定 

设置 CK组不加硒，低硒组为 Se 1.5 mg/L，高

硒组为 Se 10 mg/L，室温条件下培养 120 h，于不

同培养时间点取样，在 λ=600 nm下测定菌株培养

液的吸光值。 

1.7.2  总硒的测定 

按照 GB 5009.93-2010的氢化物原子荧光光谱

法测定样品的总硒含量，测定仪器为原子荧光光

谱仪。 

1.7.3  硒形态的测定 

用原子荧光-形态预处理装置-液相色谱联用仪

器(LC-UV-AFS)测量硒形态。称取 0.1 g离心的菌体

干样或离心的培养液上清1 mL于10 mL离心管中，

加入 5 mL Tris-HCl充分混匀，于超声波清洗仪中超

声 30 min，加入 1 000 mg/kg的蛋白酶 K 0.4 mL，

置于 250 r/min的气浴恒温振荡器中，50 °C培养

24 h后，加入 1 000 mg/kg的蛋白酶 XIV 0.4 mL，

37 °C培养18 h，4 °C、10 000 r/min离心30 min。上

清液过 0.22 µm水系膜，滤液待测，标样为硒代蛋

氨酸(SeMet)、硒代胱氨酸(SeCys2)、硒甲基硒半胱

氨酸(SeMeCys)以及四价硒(Se4+)的混合标准溶液。 

1.8  数据处理 

实验数据用平均值±标准误差表示。数据处理

用 Origin 7.0进行双 t检验分析。 

2  结果与分析 

2.1  菌株分离、筛选 

在含 200 µg/L亚硒酸钠的 TSA-YE培养基上

培养 48 h 后，10−6稀释度下共筛选出对硒有耐性

的内生菌 3株，并将 3株内生菌在含有 200 mg/L

亚硒酸钠的 TSA-YE 平板上进行纯化培养，选取

生长较良好的耐硒菌株进行鉴定，并作为进一步研

究对象，命名为 CSN-1。观察该菌株细胞呈杆状，

芽孢位于菌体的中央，呈现椭圆形。菌落圆形，白

色，边缘整齐光滑，菌落表面干燥且有褶皱。 

2.2  菌株鉴定 

2.2.1  生理生化学特征 

菌株 CSN-1 能够还原硝酸盐，产生尿素，水

解明胶，其 V-P、柠檬酸盐、葡萄糖发酵反应均

为阳性，不能产生吲哚和 H2S (表 1)。对照《常见

细菌系统鉴定手册》，CSN-1菌株的这些特征和甲

基营养型芽孢杆菌(Bacillus methylotrophicus)的记

载相吻合。 

2.2.2  分子生物学特征 

对菌株 CSN-1的 16S rRNA基因的测序序列与

EZBioCloud中的序列进行BLAST对比分析表明，该

序列与 Bacillus methylotrophicus KACC13105基因

序列相似性高达 99.1%。CSN-1菌株和相关菌株的

系统发育树如图1所示，可以发现CSN-1与Bacillus 

methylotrophicus KACC13105亲缘关系最近，综合生

理生化特征，可确定该菌株属于芽孢杆菌属中的甲

基营养型芽孢杆菌(Bacillus methylotrophicus)。CSN-1

的16S rRNA基因经PCR扩增后，将得到的基因序列

提交到GenBank数据库，获得登录号为KY777720。 

 
表 1  CSN-1 菌株鉴定的生理生化特征 
Table 1  Physiological and biochemical characteristics of 
CSN-1 

测试指标 Characteristics 测试结果 Results 

硝酸盐还原 Nitrate reduction + 

革兰氏染色 Gram staining + 

尿素产生 Urea production + 

明胶水解 Hydrolysis of gelatin + 

葡萄糖发酵 Glucose fermentation + 

吲哚测试 Indole test − 

利用柠檬酸盐 Citrate utilization + 

V-P测定 V-P test + 

H2S产生 H2S production − 

注：+：阳性反应；−：阴性反应. 

Note: +: Positive; −: Negative. 
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图 1  菌株 CSN-1 的系统发育树 
Figure 1  Phylogenetic tree of strain CSN-1 
注：括号内为菌株的 16S rRNA基因序列在 GenBank中的登录号；分支上数据结点处数字为 Bootstrap值；标尺的数据为进化距离. 

Note: Numbers in parentheses represent the accession numbers in the GenBank for the 16S rRNA gene sequences of the strain; Numbers at 
the branch points indicated the bootstrap values; The number on the branch is bootstrap; Bar (0.02) represents sequence divergence. 
 
 

2.3  体外硒代谢特征 

不同硒浓度下对 CSN-1 菌株的生长影响如图

2 所示。耐硒菌生长曲线的变化趋势一致，在培养

8 h后进入对数期，在 18 h后基本进入稳定期，36 h

后进入衰退期，72 h后可能进入下一个生长周期。

但是，8 h 前加硒组和 CK组中菌株的 OD600值没

有显著地差异，8 h后低硒组 OD600值均高于 CK组

和高硒组，CK组 OD600值高于高硒组，这表明较低

浓度的硒对耐硒菌的生长有一定的促进作用，而高

浓度的硒对细菌具有一定的抑制作用。 

图 3 显示的是结合菌体重量和菌体硒含量计

算得出的菌体硒总量，以及结合上清液体积和上

清液硒含量计算得到的上清液硒总量的变化情况。

结果表明：在培养的前 4 h菌体中硒总量无明显变

化，几乎为零；培养 8 h后菌体富集的硒总量显著

增长，到 32 h达到顶峰的 0.147 mg；36 h之后菌

体中硒总量开始出现降低的趋势，这可能是因为

培养液中部分菌株进入衰落期，菌株死亡自溶导

致菌体内的硒被重新释放进入培养液；48 h 后菌

体硒总量开始增长，到 96 h时达到 0.096 mg，这

可能是由于细菌进入下一周期的生长导致培养液

中的硒被菌体吸收利用。 

上清液中硒总量变化与菌体中硒总量变化呈

现相反的变化过程(图 3)。在培养的前期，上清液

中硒总量由 2 h 的 0.170 mg 逐渐降低为 10 h 的

0.124 mg；随着培养时间的增长上清液中硒总量不

断的减少，在培养 36 h时上清液中硒总量降低到低

谷为 0.027 mg；36 h之后硒总量有小幅度的增加，

缓慢增加到 96 h的 0.080 mg，这可能是因为耐硒菌

的衰落死亡导致菌株体内的硒被释放到上清液中。 
 

 
 

图 2  不同硒浓度下 CSN-1 菌株的生长曲线 
Figure 2  The growth curve of CSN-1 in different Se media 
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图 3  CSN-1 菌株菌体及上清液中硒总量的变化 
Figure 3  Total Se weights in deposits and supernatants 

 
表 2显示 CSN-1菌株在 Se 1.5 mg/L的培养液

中上清液硒形态的变化过程，结果表明上清液中的

硒均以 Se4+存在，且在培养 8 h之前所测的硒形态

总量和上清液中总硒含量基本一致，提取率为 90%

以上；培养 8 h之后其提取率随着培养时间的延长

逐渐降低，到 36 h后低于 10%，这表明培养 8 h后，

特别是 12 h 后上清液中存在大量不能被检出的硒

形态存在，很可能是由于耐硒菌的快速代谢或衰落

死亡而重新释放到上清液中的菌体代谢产物。 

表 3显示 CSN-1菌株在 Se 1.5 mg/L的培养液

中菌体硒形态的变化过程，结果表明：菌体中可

以被检测的硒形态主要是硒代胱氨酸(SeCys2)，培

养 48 h后菌体内存在少量的硒甲基硒代半胱氨酸

(SeMeCys)、Se4+以及硒代蛋氨酸(SeMet)。在开始

培养的 8 h 内，提取率约为 35.46%，但提取率随

着培养时间的延长而显著下降，这表明菌体中有未

能被检测的硒形态存在。培养 96 h时培养液上清

液中 Se4+浓度仅为 0.05 mg/L，这表明培养液中亚

硒酸钠被完全还原。 

3  讨论 

研究发现，一些具有硒还原能力的微生物可以

在厌氧条件下通过硒氧化物(硒酸盐或亚硒酸盐)

还原产生能量，例如嗜泉古菌界 Crenarchaeota、

嗜热细菌 Thermophilic bacteria及光养性的紫细菌

Purple bacteria等[28-29]，可以在亚硝酸异化还原酶、

谷胱甘肽过氧化物酶和某些特异性硒酸盐还原酶

参与下[30]在细胞内或细胞外将硒氧化物还原成无

毒单质硒[23]。一些氧化态的硒化合物会在微生物

的作用下通过甲基化作用转化成挥发态的硒，这也

是微生物在高硒环境下可以存在的原因[31]。深红 

 
表 2  上清液中各硒形态的含量及提取率 
Table 2  The contents of Se species and the Se extraction 
ratios in culture supernatants 

Time (h) SeCys2 SeMeCys Se4+ SeMet 
提取率 

Extraction (%)

1 − − 1.65 − 96.78 

2 − − 1.14 − 100.56 

4 − − 1.13 − 99.84 

6 − − 1.12 − 90.47 

8 − − 1.12 − 91.07 

10 − − 1.10 − 80.00 

12 − − 0.44 − 21.00 

24 − − 0.13 − 14.77 

28 − − 0.14 − 19.52 

32 − − 0.13 − 18.50 

36 − − 0.07 − 6.52 

48 − − 0.07 − 5.22 

72 − − 0.06 − 5.27 

96 − − 0.05 − 3.95 

注：−：未检测出. 

Note: Not detected. 

 
表 3  CSN-1 菌株菌体中各形态硒的含量及提取率 
Table 3  The contents of Se species and the Se extraction 
ratios in CSN-1 deposits 

Time (h) SeCys2 SeMeCys Se4+ SeMet 
提取率 

Extraction (%)

4 7.09 − − − 27.27 

6 11.13 − − − 44.71 

8 13.28 − − − 35.46 

10 17.22 − − − 30.25 

12 28.53 − − − 22.99 

24 49.26 − − − 16.72 

28 67.70 − − − 16.45 

32 68.98 − − − 16.55 

36 43.64 − − − 16.93 

48 17.79 − 2.30 − 14.67 

72 16.27 − − 5.25 10.30 

96 26.21 0.90 − 5.66 12.82 

注：−：未检测出. 

Note: Not detected. 
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红螺菌(Rhodospirillum rubrum)[32]及耐金属罗尔斯

通菌属(Ralstonia metallidurans)[33]具有只能还原硒

的特殊性。 

本研究中耐硒菌甲基营养型芽孢杆菌对硒具有

吸收和转化能力，在含硒 1.5 mg/L的培养液中可将

亚硒酸钠完全还原成有机硒硒代胱氨酸(SeCys2)。

van Fleet-Stalder等[34]对 Rhodobacter sphaeroides硒

代谢研究发现，其在 0.86 mg/L亚硒酸钠培养液中对

硒的吸收率仅为 62.9%，而在 104 mg/L亚硒酸钠培

养液中对硒的吸收率高达 94.3%，同时将亚硒酸钠还

原成硒代蛋氨酸(SeMet)和单质硒。研究表明，诸多

耐硒菌可将较高浓度的亚硒酸盐还原成单质硒，形

成硒蛋白复合物 [35]，如巨大芽孢杆菌 (Bacillus 

megaterium)、酒色着色菌(Chromatium vinosum)、荧

光假单胞菌(Pseudomonas fluorescens)、脱硫杆菌

(Desulfovibrio desulfuricans)、枯草芽孢杆菌(Bacillus 

subtilis)、深红红螺菌(Rhodospirillum rubrum)等。 

对于硒超积累植物内生菌的研究始于 2015年，

Staicu 等 [36]从硒超积累植物沙漠王羽 (Stanleya 

pinnata)中分离出一株硒耐受性内生菌株 Pseudomonas 

moraviensis，可在 48 h内将 790 mg/L的 Se4+还原

为纳米态 Se0到检出限以下，体现了该内生微生物

菌株对硒的超强代谢能力。Sura-de Jong 等[26]对美

国加利福尼亚州富硒区的硒超积累植物-沙漠王羽

(Stanleya pinnata)和双钩黄芪(Astragalus bisulcatus)

的根、茎和叶中分离出多种超耐硒性内生菌，其可

以将 15.8 g/L的硒酸盐和亚硒酸盐还原成单质硒，

这些内生菌在含硒 10 mg/L的高硒培养基中仍能生

长，而来自于同样研究区域的硒非积累植物的根际

真菌在 10 mg/L的高硒培养基中根本无法生长。 

本研究中的耐硒菌株不仅可以在含硒 10 mg/L

的高硒培养基生长，而且可以将亚硒酸钠主要转化

为 SeCys2，体现了一定的特异性。此外，已有研

究显示耐受重金属细菌可提高对 Zn、Cd、Ni等的

吸收、增加了对重金属的转运系数和耐性指数，提

高了植物对重金属的吸收和积累[37-39]。因此，壶瓶

碎米荠耐硒内生菌在提高壶瓶碎米荠对硒的吸收、

增加其对硒的转运系数和耐性系数上可能发挥重

要作用，有待进一步研究。 

4  结论 

(1) 从壶瓶碎米荠叶片组织内分离纯化的耐

硒菌株 CSN-1，通过其生理生化和 16S rRNA基因

序列特征鉴定为甲基营养型芽孢杆菌 (Bacillus 

methylotrophicus)。 

(2) 壶瓶碎米荠耐硒内生菌 CSN-1 对硒有吸

收和转化能力，可以将亚硒酸盐转化为硒代胱氨酸

(SeCys2)，而且低浓度的硒会促进其生长，而高浓

度的硒则会抑制其生长。 
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