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摘要：土壤盐渍化是农业可持续生产面临的严重威胁之一。利用高效、低成本和适应性强的方法对盐渍区进行修复是一个具

有挑战性的目标。土壤微生物在调节植物根际环境、调控生长发育和提高系统生产力等方面具有重要作用。近年来，由微生

物驱动的植物胁迫耐受性受到了广泛关注。通过识别和利用能与植物相互作用的土壤微生物来减轻盐胁迫，为盐渍区改良提

供了一种新策略，也为与胁迫耐受相关新机制的发现开辟了新途径。了解不同微生物介导的胁迫耐受性的潜在生理机制对有

效利用这些微生物促进农业可持续生产至关重要，本文从植物养分吸收、渗透平衡、激素水平、抗氧化功能等方面论述了国

内外关于土壤微生物介导植物耐盐性的作用机理，评估了目前关于土壤微生物参与调节植物耐盐性相关研究的有益作用和不

足之处，提出了未来研究的发展方向。目前通过提高养分及水分吸收效率维持盐胁迫下植物离子稳态，提高生长素的合成、

降低乙烯的释放调控植物激素水平是土壤微生物改良植物耐盐性的目标过程，然而单个外源微生物接种时会与土著微生物组

竞争，导致许多微生物菌株不能在土壤或植物根系中定殖或存活，致使微生物在大规模农业生产应用中仅取得了有限的成功。

未来微生物介导植物抗盐性的研究应突破单一微生物接种的研究方式，进一步在群落水平上阐明植物-微生物的相互作用介

导植物抗盐性的机制，解决农业微生物利用的关键问题。 
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Abstract: Soil salinization has seriously hindered the sustainable agricultural production. Remediation of salt affected areas with 
efficient, low cost and adaptable method is a challenging goal for scientists. Soil microorganisms play important roles in regulating 
rhizosphere environment of plants, enhancing plant development and productivity. Adaptation of plants to stress driven by soil 
microbes has been attracted extensive attention. The identification and exploitation of soil microorganisms that interact with plants in 
alleviating salt stress provides a new strategy for the improvement of saline area, as well as new approaches to discover mechanisms 
involved in stress tolerance. Knowledge of the underlying physiological mechanisms by which diverse microbes mediate stress 
tolerance, is critical to the effective use of these microbes to assure sustained agricultural production. This paper reviewed the recent 
studies about the mechanisms of soil microorganisms mediated in plant salt stress tolerance from the aspects of plant nutrient 
absorption, osmosis balance, hormone levels and antioxidant function. The beneficial effects and lack of current researches related to 
soil microorganism in the regulation of plant salt tolerance were evaluated, and the directions of the future research were also 
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proposed. At present, improving nutrient and water uptake efficiency to maintain plant ion homeostasis under salt stress, increasing 
auxin synthesis and reducing ethylene release to regulate plant hormone levels seem to be promising target processes for soil 
biota-improved plant salt tolerance. However, limited success has been obtained in application of microorganism to large-scale 
agricultural production, due to the competition of introduced single microbial strains with native soil microbial communities which 
resulted in many bacterial strains has little colonization efficiency. The researches related to microbial mediated plant salinity 
tolerance should break through the single microbial inoculation, further clarify the mechanism of plant-microbial interaction at the 
community level, and solve the key problems of microbial utilization in agricultural production.  
Key words: salt stress; soil microorganisms; plant growth promoting rhizobacteria; arbuscular mycorrhizal fungi; endophytes; 

synthetic community; plant salt-tolerance 
 
我国盐渍土总面积约 3 600 万 hm2，占全国可利

用土地面积的 4.88%[1]。由于灌溉不当、水质差以及

化肥过量使用，导致肥沃的土壤逐渐盐渍化[2]，进而

使每年可用于农业生产的耕地面积减少 1%—2%，导

致土地生产能力下降了 7%—8%[3]。长期以来，如何

提高农作物抗盐性，增加盐渍区农作物产量一直是人

们关注的焦点。通过对植物耐盐的生理和分子机制

的研究，培育抗盐作物品种已经成为保障盐渍区产

量的基本手段[4]。此外，在过去的几十年里，人们从

生态学的角度对植物的非生物胁迫耐受性进行了研

究，越来越多的人认识到植物的适应性不仅与植物

的基因组有关，而且可能与环境中的多种生物因素

错综复杂地联系在一起。植物根系与土壤微生物之

间相互作用所形成独特微域，其中定殖的细菌、真

菌等微生物通过协作和竞争形成稳定的群落结构，

对植物生长发育、抗病、抗逆至关重要[5]。例如根际

促生菌、共生固氮菌和菌根真菌在根系的定殖能够

直接增强植物从土壤中获得养分的能力[6]，具有促进

植物养分吸收以及调控其生长的功能；同时，微生

物还可以分泌植物激素，调节主根细胞分裂和分化，

影响根系发育，进而调节植物生长[7]；此外，微生物释

放促生物质或者刺激免疫系统，诱导植株系统抗性[5]，

保障植物健康生长。近年来，有关通过改善土壤微

生物生态来促进植物生长、增加植物抗逆性等方面

的研究正日益成为人们的研究热点。本文重点综述

了微生物参与植物抗盐的机理，以期为盐渍土的综

合开发利用以及生物治理促进盐渍化农田的可持续

利用提供理论支持。 

1  参与植物养分吸收 

盐渍化引起的土壤养分缺乏是导致盐渍区作物产

量下降的一个主要原因。植株氮（N）、磷（P）和钾

（K）的积累总量随土壤盐度增加显著降低[8]，而微生

物诱导的营养矿化和根际 pH 变化（如分泌有机酸）

可以增加植物的养分供应。研究表明，一些植物根际

促生细菌（plant growth promoting rhizobacteria，PGPR）
以及丛枝菌根真菌（arbuscular mycorrhizal fungi，
AMF）可以增强植物对营养元素的吸收，例如 N、P、
K，铁（Fe）等[9]。 
1.1  促进土壤氮素转化和植物对氮素的吸收 

土壤盐分过高引起的渗透胁迫对土壤微生物产

生毒害效应，间接影响土壤氮素转化及氮素向植物体

内的迁移，因此盐渍区作物生产力受到土壤氮素有效

性的限制。例如，盐分含量的上升会导致植物全氮、

叶绿素含量明显下降，显著抑制小麦的生长[10]。Meta
分析表明，接种 PGPR 或 AMF 均可以促进植物对 N
的吸收[11-12]，例如，促生菌 Bacillus aquimaris 的接

种提高了盐胁迫下小麦叶片 N 含量[13]，而内生菌根

真菌 Glomus mosseae-2 也显著提高了番茄地上部及

根系 N 含量[14]。有研究表明，菌根接种促进盐胁迫

下植物根系对 N 的吸收可能是菌根真菌促进植物耐

盐的主要机制[15]。此外，向水稻根际接种 Azospirillum 
brasilense 与 Pseudomonas fluorescens 后，促进了盐胁

迫下土壤氮素的矿化及生物固氮酶活性的显著增加，

进而加速了氮素转化，提高根际土壤的供氮能力，增

加了水稻生物量[16]。因此，盐胁迫下，微生物不仅可

以加速氮素转化，同时也可以促进植物根系对氮素的

吸收。 
1.2  促进土壤磷素的转化和植物对磷素的吸收 

在盐碱土中大量磷元素被固定，导致土壤成为巨

大的潜在磷库，但有效磷含量却很低，致使作物磷利

用率下降，表现出“遗传学缺磷”症状[17]。有研究表

明，在盐碱条件下菌根接种植物生长的改善主要与菌

根介导的宿主植物磷营养的增强有关[11]。在盐碱地中

施入生物菌肥可以增加土壤中有效磷的含量[18]，且盐

胁迫的低磷（25 mg·kg-1）环境中接种 AMF 对玉米生

长和磷素吸收均有显著促进作用[19]。此外，溶磷菌

（phosphate-solubilizing bacteria，PSB）分泌的低分子
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量有机酸，通过螯合、离子交换和酸化等机制将植物

难以吸收利用的磷转化为可吸收利用的形态，进而提

高植物组织中磷含量，改善植物长势并减轻盐胁迫损

伤。例如盐单胞菌 Y2R2 作为耐盐碱的溶磷菌，可以

在盐碱条件下将难溶性无机磷化物转变为植物可吸收

利用的可溶性有效磷，进而提高磷利用率[20]。因此，

在盐胁迫环境中，一些细菌和真菌类群的应用可促进

磷的可利用性，增加植物对磷素吸收，缓解“遗传学

缺磷”症状。 
1.3  产生铁载体促进植物对铁的吸收 

铁元素是植物生长的必需元素，但土壤中铁元素

主要以氧化铁形式存在，且这种形态在盐碱土壤条件

下难溶于水，使其可利用的 Fe3+浓度降低。盐胁迫下，

水培试验中高浓度铁（80 μmol·L-1）处理表现出较高

的根系活力和地上部生物量，同时提高了叶片的叶绿

素含量、光化学效率和光合能力，促进了植株生长发

育[21]，表明植物的耐盐性可能与铁吸收相关。存在铁

限制盐碱土壤中，为同时满足微生物和植物生长所需

铁元素，一些微生物分泌对 Fe3+具有高度亲和能力的

铁载体，在满足自身铁需求的同时，植物也可以利用

微生物分泌的铁载体摄取 Fe3+，例如，番茄、黄瓜、

大麦和燕麦可利用一种由根霉产生的真菌铁载体摄取

Fe3+，拟南芥也可利用假单胞菌铁载体螯合 Fe3+，进

而促进其生长[22]。此外，多数盐碱土壤植物促生菌，

如 Nesterenkonia rhizosphaerae WP-8[23]，Enterobacter 
FYP 1101[24]等均具有产铁载体的能力，因此微生物分

泌铁载体的特性可能是其促进盐胁迫下作物生长的重

要因素。 

2  参与调节植物体内渗透平衡 

处于盐胁迫条件下的植物，由于土壤环境的低渗

透势容易造成植物细胞水分损失，只有降低细胞内的

水势才能不断地从环境中吸收水分，进而维持细胞正

常的生理代谢。植物细胞主要通过 2 种方式来调节细

胞内的渗透平衡，一是从外界吸收无机离子，二是在

细胞内合成有机溶质[25]，通过积累溶质来提高细胞溶

质浓度以降低渗透势。 
2.1  无机离子调节 

Na+作为一种有毒的单价阳离子会引起植物细胞

损伤，K+作为一种主要的无机营养物和渗透调节剂，

对植物细胞至关重要。Na+和 K+具有相似的物理化学

结构，Na+可以在共生体的转运位点和细胞质的 K+

结合位点与 K+竞争[26]。盐胁迫常引起植物组织中 K+

的减少，Na+的累积，进而导致 K+/Na+失衡。因此，

在盐胁迫下控制 Na+稳态对维持植物正常生长至关

重要。研究表明盐胁迫下，植物接种 AMF 后 K+的吸

收显著增加（59.6%），而对 Na+的吸收显著减少

（-16.5%）[9]。许多 PGPR 也均被证明可以提高植物

对 K+的吸收以及对 Na+的排斥，从而提高 K+/Na+的比

值[27]。高亲和钾转运体（high-affinity K transporter，
HKT）具有 Na +转运功能，在调控盐胁迫下植物对 Na+

的吸收具有重要作用。例如，反义 HKT1 转化的小麦根

部 HKT1 表达量的减少使 22Na+内流至根系受到抑制[28]，

而拟南芥在木质部、薄壁组织中表达的 HKT1 基因则

可以促进叶片中 Na+的排除[29]。因此，HKT 在维持植

物体内 K+/Na+比例的动态平衡、提高植物的耐盐性中

具有重要作用。一些植物促生菌也可以通过调节

HKT1 的表达来限制植物对盐的吸收，例如，B. subtilis 
GB03 能够调控拟南芥根中 HKT1 的表达下调，同时

诱导地上部 HKT1 的表达上调，因此不仅限制了 Na+

从根部的流入，同时还促进了 Na+从地上部到根部的

循环[30]。此外，细菌还可以促进植株体内 Na+从根系

排出，调节植物体内 Na+平衡，例如 SQR9 通过上调

玉米 NHX1（Na+/H+逆向转运）和 H+-PPase（H+转运

无机焦磷酸酶）基因的表达，将 Na+在液泡内区隔化，

同时通过上调地上部 HKT1 的表达，促进 Na+从地上

部循环到根部，进而促进玉米从根系排出 Na+，减轻

毒害[31]。同时，细菌分泌的胞外多糖（Exopolysaccharide，
EPS）可以与阳离子结合，促进根表面生物膜的形成，

从而限制 Na+流入根部。用产胞外多糖的一些细菌，

如 Aeromonas hydrophila/caviae MAS-765、Bacillus 
insolitus MAS17、Bacillus sp. MAS620 和 MAS820 接

种小麦幼苗后，可以限制小麦对 Na+的吸收，并促进

盐胁迫下植株生长[32]。这种微生物对植物不同部位产

生的多重功能表明微生物在介导植物体内 Na+稳态具

有重要作用。 
2.2  有机溶质调节 

渗透物质是一种低分子量的有机化合物，特别是

在缺水的条件下用于维持细胞的膨压和体积。促进植

物体内脯氨酸、甜菜碱、多胺、甘油醇、山梨醇和肌

醇以及一些可溶性糖等渗透物质的累积是维持植物

细胞膨压和稳定细胞质中酶分子的活性结构、增强植

物耐盐性的途径之一。脯氨酸（proline，Pro）和甘

氨酸甜菜碱（glycine betaine，GB）是植物中 2 种主

要的抵抗盐胁迫的有机渗透物，这 2 种化合物的积累

对酶活性和膜完整性具有积极作用[33]。微生物自身
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具有产生脯氨酸的能力，将来自 Bacillus subtilis 的

proBA 基因导入拟南芥植株后，不仅诱导了植株体内

游离脯氨酸的累积，而且还增加了植株对渗透胁迫的

耐受性[34]。此外，菌株本身渗透物质的积累促进了其

对土壤盐碱环境的适应能力，进而在盐胁迫下发挥功

能、改善根际环境，促进植物对养分的吸收，增强渗

透物质的合成，促进植物生长。例如，将产 Pro 和 GB
的细菌 Staphylococcus haemolyticus ST-9 和 Bacillus 
subtilis RH-4 分别接种至鹰嘴豆后，鹰嘴豆内 GB 含

量分别提高了 138%和 54%，Pro 含量分别提高了

135%和 112%，同时提高了叶绿素含量，促进了盐

胁迫下鹰嘴豆的生长[35]。另外，一些微生物的接种

则通过诱导植物系统抗性促进渗透物质积累，进而

帮助植物克服盐碱化后的初始渗透胁迫。据报道，

在渗透胁迫环境下，Arthrobacter sp.和 Bacillus sp.
促进了辣椒 Pro 的积累[36]，接种 AMF 显著增高了小

麦体内 Pro 含量[37]，而 Pseudomonas pseudoalcaligenes
的接种则诱导了水稻体内甜菜碱的积累[38]。此外，

可溶性糖也是渗透调节物质的关键组分，增加可溶

性糖含量可降低细胞的渗透势，维持植物的正常生

理功能[39]，在盐碱胁迫条件下，AMF 可提高植物体

内可溶性糖含量，进而使植株耐盐性提高[40]。因此，

在盐胁迫环境下，微生物通过产生渗透物质或者调控

植物体内渗透物质调节相关基因的表达[41]、诱导渗透

物质的累积，进而缓解渗透胁迫，促进植物对高盐浓

度的适应性反应。 
2.3  水分吸收调节 

为了适应盐度，植物必须降低其细胞水势以继续

从盐化环境中吸收水分。植物根系吸收水分的能力取

决于根系的水流导度，而水通道蛋白（aquaporin，AQP）
在调节根、茎、叶的水流导度的动态变化中发挥重要

作用，特别是在环境条件发生变化时，AQP 的表达可

以调节植物水分利用效率。基因表达分析显示水通道

蛋白基因家族，尤其是质膜膜内蛋白（PIP）基因受

盐胁迫影响较大，例如盐胁迫处理显著降低了大麦

PIP2;1 转录本水平，进而导致生物量和株高降低[42]。

根 际 促 生 菌 Azospirillum brasilense[42] 、 Pantoea 
agglomerans[43]以及 Bacillus megaterium[44]通过调控

PIP2 型质膜水通道蛋白的上调表达，增加根系水流导

度，促进盐胁迫条件下植物的生长。另外，在盐胁迫

下，丛枝菌根植物比非菌根植物能从土壤中吸收更多

的水分，不仅与 AMF 的外菌丝将水分和矿物质从土壤

转移到根中有关，还与根系的水流导度提高有关[45]。

例如 AMF 能调控盐胁迫下 LeAQP2 基因表达上调，

促进番茄植株的生长和对水分的吸收，显著提高叶片

相对含水量、叶片水势[46]。真菌共生关系调控根的水

流特性还与 PIP2 基因的上调表达以及蛋白量和磷酸

化状态的调控密切相关[47]。因此，微生物对水通道蛋

白表达和丰度调控是提高盐胁迫下根系的水流导度，

进而促进水分吸收、调节植株水势，降低胁迫损伤的

主要原因之一。 

3  调控抗氧化防御系统清除活性氧 

植物在盐胁迫下体内会大量积累活性氧，若不能

及时得到清除就会造成活性氧产生与清除之间的动

态平衡失调，进而导致膜脂的过氧化和脱脂作用，使

膜蛋白和膜脂损伤，最终使膜结构遭到破坏引起逆境

损伤[25]。提高植物体内抗氧化酶类活性及增强抗氧

化代谢水平是增强植物耐盐性的途径之一。根际微生

物可以通过上调植物体内的一些抗氧化酶的活性来

激活抗氧化防御机制，防止过量活性氧导致的膜质损

伤。例如，在 150 mmol·L-1 NaCl 胁迫下，小麦种子

接种 Nesterenkonia rhizosphaerae wp-8 后幼苗根部超

氧化物歧化酶（SOD）、过氧化物酶（POD）、过氧

化氢酶（CAT）活性及叶片 Pro 含量显著增加，分别

较对照增加 160.63%、30.41%、44.93%和 10.04%，

而丙二醛的含量显著降低，表明菌株 wp-8 可通过调

控抗氧化系统缓解小麦盐胁迫并促进幼苗生长和根

系的发育[23]。此外，真菌 Trichoderma 定殖拟南芥后

诱导植株体内单脱氢抗坏血酸还原酶（APX）和谷

胱甘肽还原酶（GR）基因的上调表达激活植物抗氧

化机制，增强植株耐盐胁迫能力[48]。根际促生菌的

接种还可以增加细胞膜稳定指数、降低细胞半胱天

冬酶类蛋白酶活性、程序性细胞死亡等途径缓解活性

氧的毒性，从而提高植物细胞活力和耐盐能力[49-50]。

此外，微生物也可以促进植物体内半胱氨酸、谷胱

甘肽和抗坏血酸等非酶组分的累积以清除过量的活

性氧。例如，内生真菌的定殖显著提高了大麦根内

抗坏血酸的含量及盐胁迫条件下根系抗氧化酶的活

性，进而提高耐盐性[51]。内生菌根的接种激活谷胱

甘肽-抗坏血酸循环，提高植物的抗氧化能力，使植

株处于系统“防御准备”状态，进而促进抗盐能力

的提高[52]。但是目前研究还仅局限于这种微生物调

节植物抗氧化酶系统的现象，还没有足够的确凿证

据来证明某种特定的抗氧化酶和植物耐盐性之间的

因果关系。 
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4  调控植物内源激素水平 

植物激素在植物的生长发育过程中起着重要的调

控作用，参与了植物对盐渍生境的适应性调节过程。 
4.1  生长素 

生长素，3-吲哚乙酸（indole-3-acetic acid，IAA），

是一种重要的植物生长激素，可由多种微生物合成。

色氨酸作为植物根系的一种分泌物，是 IAA 合成的重

要前体物质，相关细菌利用植物根系分泌的色氨酸及

其他小分子物质合成并分泌 IAA，然后被植物吸收，

进而促进植物细胞的增殖和伸长。从滩涂植物根际土

壤分离筛选出 2 株能够增强玉米和小麦耐盐胁迫能

力的根际促生菌Bacillus sp. T1-8和T4-9也被证明具

有产 IAA 的能力，其中菌株 T4-9 发酵液中 IAA 含

量可达到 60.82 mg·L-1[53]。几种产 IAA 的耐盐菌株，

如 Serratia plymuthica RR-2-5-10，Stenotrophomonas 
rhizophila e-p10，P. fluorescens SPB2145，P. extremorientalis 
TSAU20 和 P. fluorescens PCL1751 可显著增加黄瓜的

生物量（高至 62%）和产量（9%—32%）[54]。微生物

分泌 IAA可以诱导根系大小、分枝数和表面积的改变，

并帮助植物从土壤中吸收更多的营养，从而促进植物

的生长和发育。Pseudomonas sp.产生的 IAA 使根系增

大，促进了盐碱化土壤中山羊豆的根系的结瘤、生长

以及对养分的吸收[55]。HASHEM 等[56]报道了盐胁迫

下，将产生 IAA 的 Bacillus subtilis 单独或与 AMF 结

合接种，可以促进 Acacia gerrardii 根和茎的生长以及

对养分吸收。此外，微生物 IAA 的分泌还可以诱导植

株对渗透平衡调节及抗氧化功能调控，共同影响植物

的耐盐性。例如，IAA 过表达的菌株 Sinorhizobium 
meliloti 接种的苜蓿，不仅提高了苜蓿根瘤和根系中

IAA 的含量，还提高了盐碱土壤中苜蓿体内 Pro 的含

量和抗氧化酶活性，同时维持了过氧化氢水平，促进

了苜蓿的生长 [57]。此外，Bacillus amyloliquefaciens 
FZB42 诱导拟南芥植物体内与 IAA 合成相关的基因

表达量上调，以降低对盐的敏感性，并促进对盐渍

环境的适应[58]。因此，微生物既可以通过产生生长

素促进植物生长，也可以通过调控植物体内生长素

水平，并诱导植株体内一系列的胁迫响应提高耐盐

性[59]。 
4.2  脱落酸 

脱落酸（abscisic acid, ABA）是一种逆境激素，

在植物对逆境条件的适应过程中起着重要的调控作

用。在植物抗盐性的生理研究中发现盐胁迫处理后，

耐盐水稻品种幼苗根系和地上部植株中 ABA 含量高

于胁迫前水平，盐敏感型水稻品种则先升高后恢复至

胁迫前水平，因此 ABA 是刺激植物产生对盐胁迫适

应性反应的重要信号介质[60]。参与 ABA 信号级联反

应的一些基因，如 TaABARE 和 TaOPR1 在接种

Halotolerant Dietzia natronolimnaea STR1 的植株中上

调，进而导致 TaMYB 和 TaWRKY 的诱导表达，然后

刺激大量应对胁迫基因的表达进而促进了小麦对盐胁

迫的适应性 [49]。但是，LIU 等 [58]在研究 Bacillus 
amyloliquefaciens FZB42 诱导拟南芥耐盐性时发现，

接种 FZB42 的拟南芥植株体内与 ABA 合成相关的基

因表达全部下调。由此可见，微生物调控 ABA 参与

植物盐胁迫耐受性与植株自身的抗盐生理或自身免疫

调控中作用不同。研究表明，接种 Burkholderia cepacia 
SE4，Promicromonospora sp. SE188 和 Acinetobacter 
calcoaceticus SE370 后显著提高了盐胁迫下植物

的生物量，但是 ABA 的含量则表现出降低趋势，

而水杨酸（salicylic acid，SA）和细胞分裂素 GA4
的含量增加[61]。此外，产生 ABA 的内生菌 Bacillus 
amyloliquefaciens RWL-1 也具有增强水稻植株耐盐性

的潜力，但是接种 RWL-1 后植株体内 ABA 的含量下

降，而水稻植株必需氨基酸水平则显著上调，同时诱

导了内源 SA 的产生[62]。同样，接种 Pseudomonas 
putida Rs-198 后棉花种子内源 ABA 含量则降低，其

耐盐性显著提高主要归因于其对盐胁迫条件下棉花幼

苗离子平衡的调节和内源 IAA 含量的提高[63]。因此，

ABA 在微生物诱导植物耐盐性中可能更多地发挥介

质作用，用于诱导多种激素共同作用提高植物耐盐性。 
4.3  乙烯 

盐胁迫下乙烯的合成可以提高植物的耐受性或加

速衰老，乙烯调节植物对胁迫的适应性是以牺牲植物

的生长发育为代价。在植物抗逆性研究中，乙烯信号

转导和启动是其核心[64-65]，许多的细菌和真菌中都含

有与乙烯产生或减少相关的基因[66]。向植物根系接种

含有单个突变的乙烯合成能力不同的微生物会导致植

物抗胁迫能力的差异，且这种改变与植物基因组的遗

传变异所导致的表型变化一致[67]。微生物能够通过 2
种机制调节植物乙烯水平：（1）裂解乙烯合成前体

1-氨基环丙烷-1-羧化酶（ACC）[68]；（2）抑制乙烯

生物合成途径中的酶（ACC 合成酶和/或 b-半胱氨酸

酶）[69]。一些细菌和真菌均可以分泌 ACC 脱氨酶，

将乙烯的合成前体 ACC 转化成氨和甲酮丁酸，进而

限制乙烯的生物合成，降低植物体内有害乙烯的水
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平来缓解植物的盐胁迫，因此这类微生物可以作为

胁迫条件下植物生长的有效促进剂。植物内源激素

IAA 也可以诱导植物 ACC 合成酶的转录，催化 ACC
的形成，刺激乙烯的生物合成。植物合成的 ACC 及

其他小分子的根系分泌物从种子、根或叶中分泌[70]，

被根际和叶际的相关细菌吸收，随后被 ACC 脱氨酶

裂解[71]。同时，具有 ACC 脱氨酶的微生物还可以充

当 ACC 的汇，裂解分泌出 ACC，进而降低内源性或

IAA 诱导的 ACC 含量水平，使植物中形成的乙烯量

减少，因此含有 ACC 脱氨酶微生物可以降低乙烯水平

进而适应盐胁迫。大多数 ACC 脱氨酶细菌来自根际，

能有效保护植物免受生物和非生物胁迫，且在多种分离

细菌种群中均含有 ACC 脱氨酶活性或基因，如

Azospirillum, Rhizobium，Agrobacterium，Achromobacter，
Burkholderia, Ralstonia，Pseudomonas 和 Enterobacter
等[72]。此外，一些真菌，如 Trichoderma 也会产生 ACC
脱氨酶来降低植物体内的乙烯水平[48]。许多研究表

明，产生 ACC 脱氨酶的土壤微生物赋予植物更强的

胁迫耐受性和促进生长的能力[73]，例如，产 ACC 脱

氨酶和 IAA 的内生菌 Arthrobacter sp.和 Bacillus sp.提
高了甜椒 Pro 的含量，且在渗透胁迫下接种这 2 种内

生菌的植株中表现出胁迫诱导基因 CaACCO（ACC 氧

化酶）和 CaLTPI（脂质转移蛋白）的下调表达[36]。

此外，这种特殊的植物—微生物结合反应的另外一个

产物氨，也可以为植物提供氮源，进而促进生长[74]。 

5  产生挥发性有机化合物诱导植物

系统抗性 

一些细菌释放挥发性有机化合物（volatile organic 
compounds，VOCs）也可以引发植物潜在的一系列生

理变化增强植物的抗逆性[75]。研究表明，将拟南芥暴

露于菌株 Paraburkholderia phytofirmans PsJN 释放的

VOCs 下能提高植株的生长速度和耐盐性，这与直接

接种菌株的效果一致，该研究进一步通过分析 VOCs
的主要成分后，将拟南芥植株暴露于纯品有机化合物

中，同样也可以模拟接种 PsJN 菌株时产生的抗盐效

应[76]，表明微生物产生的 VOCs 可以介导植物抗盐性。

VOCs 参与植物的耐盐性机制的研究表明，产 VOCs
的 Pseudomonas simiae 可使大豆幼苗营养贮藏蛋白

（vegetative storage protein，VSP）、γ-谷氨酰胺水解

酶和 RuBisCo 大链蛋白显著上调表达，VSP 在氮素积

累和转运、酸性磷酸酶活性和 Na+动态平衡等方面具

有优势作用，可在胁迫条件下维持植物生长，同时较

高的脯氨酸和叶绿素的累积诱导盐胁迫下系统抗性，

减轻了盐胁迫对大豆造成的胁迫损伤 [77]。此外，

Alcaligenes faecalis JBCS1294 菌株释放的己二酸和丁

酸通过调控生长素和赤霉素的途径诱导植物耐盐[78]，

而B. subtilis GB03 释放的VOCs则通过调控茉莉酸和

水杨酸信号通路、抗氧化蛋白累积[79]以及植物 Na+稳

态[30]，调控植物抗盐性。因此，微生物释放的 VOCs
可以通过介导植物多个防御机制的调控，诱导植物系

统抗性增强对盐的耐受性。 

6  结论与展望 

土壤中高盐分具有高渗透势和特异离子毒性的双

重作用，间接导致植物离子失衡、渗透胁迫、氧化胁

迫以及养分缺乏等问题。本文评估了土壤微生物对植

物盐胁迫反应的有益影响，主要涉及植物激素信号及

其与关键的生理过程相互作用机制，以促进植物对盐

胁迫下渗透平衡和离子平衡的调节，缓解氧化损伤，

进而改善植物营养状况，揭示了微生物的接种可以提

高植物耐盐能力以及生长促进作用的机理。微生物介

导的植物生长促进不仅依赖于单个因素，而且存在多

个信号间串扰的可能性，因此在评价植物生长促进机

制时，很难确定单一因素的作用。   
土壤微生物数以亿计，且丰富多样，然而目前对

于微生物促进植物耐盐性机理的认识仅局限于单个微

生物的接种。有研究结果表明，盐渍土中栽培和野生

盐生豆科植物的根瘤微生物组在群落结构上的差异可

能与其对盐碱胁迫的适应性有关[80]。在植物抗病研究

中，将来自抗性植物的根际微生物群落移植到感病植

物的根际后，易感植物中的疾病症状得到了缓解，揭

示了土壤微生物群在保护植物免受病原微生物的侵袭

方面起重要作用[81]。但是，目前土壤微生物群落对植

物耐盐性的贡献仍未得到充分研究，且本文所罗列的

耐盐机理是否存在于盐土土著微生物群落也尚未得到

证实，因此未来还需要进一步解答土壤微生物群落介

导的植物耐盐机制。 
根际多界相互作用的复杂性使阐明植物-微生物

的相互作用机制和遗传学原理成为一项挑战。此外，

微生物组中遗传变异的出现比植物中快几个数量级，

同时微生物比植物具有更少的扩散限制和更大的进化

不稳定性。因此，如何采取超越“单个微生物”的新

策略，从群落的角度进行研究微生物组对植物生长和

健康的反馈作用机理，是解决农业微生物利用的关键



10 期              孔亚丽等：土壤微生物介导植物抗盐性机理的研究进展 2079 

问题。合成群落（synthetic community，SynCom）是

由 2 种或多种微生物共同培养而形成的菌群，是对自

然生态系统微生物群落的一种简化表征或模拟，具有

较低的复杂性、较高的可控性、较高的再现性，可通

过协调微生物之间的相互作用实现特定的功能[82]。

SynCom 方法是研究植物对其微生物群落形成的调控

机制以及微生物组对植物生长和健康的反馈作用机理

的有效手段，能够在可控的实验室条件下重复研究植

物与相关微生物之间的相互作用。NIU 等[83]通过人工

合成的细菌群落，系统探索了细菌种间相互作用如何

影响玉米根系微生物组装配，并且证明了根系相关微

生物抑制宿主病原真菌的有益作用。此外，研究表明

水稻 NRT1.1B 基因具有调控根系微生物群落组成进

而影响水稻田间氮肥利用效率的作用，同时基于人工

合成群落验证了根际特异富集的微生物群体在水稻生

长及营养吸收中的作用[84]。以上研究利用合成群落解

析了微生物组抑制病原菌以及调控植物营养的机制，

但是针对合成群落如何介导植物应对盐胁迫还鲜有报

道。因此，利用 SynCom 方法在群落水平上表征微生

物介导的植物耐盐性及其在提高植物盐适应性方面的

潜力还有待进一步研究。 
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