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干旱胁迫对红豆草幼苗生长及根际土壤细菌
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摘要：【目的】 为旱地红豆草丰产、高效、优质栽培提供理论依据和技术指导。【方法】 以红豆草

（Onobrychis viciaefolia）新品系 P1、P2、P3 和甘肃红豆草（O. viciaefolia cv. Gansu）、蒙农红豆草（O. vi⁃

ciaefolia cv. Mengnong）为试验材料，采用营养液沙培法，以-0. 8 MPa PEG⁃6000 模拟干旱胁迫，研究

不同干旱胁迫时间（0、3、6、9 d）对红豆草幼苗生长及根际土壤细菌群落结构的影响。【结果】 随干旱胁

迫时间延长，红豆草株高和根平均直径呈增大趋势；叶面积显著减小（P<0. 05）；地上干重、根尖数、根

长、根表面积、根体积均显著增加（P<0. 05）；地下干重、根冠比、根系活力先增大后减小（P<0. 05），并

在胁迫 3 d 时达到最大。在整个胁迫期间，新品系 P1 的根尖数、根直径、地上干重、地下干重均值高于

其他材料。Chao1、ACE、Simpson 和 Shannon⁃wiener 指数先降低后增加（P<0. 05），在 0 d 时最大，前二

者在 6 d 时最小，而后二者在 3 d 时最小。根际土壤细菌群落以变形菌门、厚壁菌门、疣微菌门、拟杆菌

门和放线菌门为主，干旱胁迫时间显著增加了变形菌门的相对丰度（P<0. 05），显著降低了厚壁菌门、

放线菌门和疣微菌门的相对丰度（P<0. 05），但蓝藻菌门和拟杆菌门的相对丰度先降低后增加（P<
0. 05）。【结论】 干旱胁迫对红豆草幼苗生长及根际土壤细菌群落组成有显著影响。
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我国干旱和半干旱地区的面积约占国土面积的

52. 5%［1］，干旱胁迫对农作物造成的损失在所有非生

物胁迫中占首位［2］。红豆草（Onobrychis viciaefolia）

是我国干旱区、半干旱区和高寒区很有发展前途的优

质豆科牧草［3］，被广泛用于饲草料基地建设、水土保持

工程建设、草田轮作、绿肥［4］等。我国审定登记的红豆

草品种数量较少［5］，培育和应用抗旱红豆草品种能使

干旱地区的红豆草增产、稳产。

红豆草对病害［6］、盐渍［7］、干旱［8］和霜冻［9］等逆境

均有较好耐受性，但不同品种之间抗性差异较大。当

出现干旱胁迫时，根系能最先感知土壤缺水并迅速产

生信号传递到各个器官，植物通过改变自身形态和生

理生化特性以适应变化的水分环境［10］，进而影响根际

环境［11］。根际是受植物根系及其生长活动显著影响

的土壤微域环境［12］，根际微生物群落种类和数量与植

物生长、繁殖密切相关［13］。干旱胁迫能调控植物根际

土壤细菌群落结构和组成，使得某些功能菌群、有益

菌群和有害菌群显著变化［14］，对土壤生物化学活性及

养分组成与转化、植物生长发育及抗胁迫能力有直接

影响［15］。

目前有关干旱胁迫对红豆草根系形态及根际细

菌菌群结构影响的研究鲜见报道。因此，本研究采用
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-0. 8 MPa PEG-6000（聚乙二醇 6000）模拟干旱胁

迫，研究不同胁迫时间（0、3、6、9 d）对红豆草幼苗生长

及根际土壤细菌群落结构的影响，为不同红豆草材料

根际土壤菌群结构平衡、增强胁迫耐受性提供参考，

为旱地红豆草丰产、高效、优质栽培提供理论依据和

技术指导。

1　材料和方法

1. 1　试验材料

利用杂交选育的 3 个红豆草品系（编号分别为

P1，P2，P3［3］）及甘肃红豆草（O. viciaefolia cv. Gansu，
GS）和蒙农红豆草（O. viciaefolia cv. Mengnong，MN）

为供试材料，蒙农红豆草种子由内蒙古农业大学提

供，其余均由甘肃农业大学草业学院提供。

1. 2　试验设计

在甘肃农业大学草业学院植物生长室，采用沙培

盆栽试验，选用 11 cm（高）×9 cm 培养钵中，每盆装河

沙 500 g，播种饱满、均匀、无病虫害的红豆草种子 15
粒，每份红豆草播种 12 盆，共 60 盆；播种后每盆每 2 d
浇灌 50 mL Hoagland 营养液，待长出两片真叶时进行

间苗，每盆留苗 10 株。待幼苗生长 40 d 后，每隔 2 d 每

盆浇灌 50 mL 含 PEG ⁃ 6000（水势为 -0. 8 MPa）的

Hoagland 营养液进行胁迫处理，以仅含 Hoagland 营养

液的处理为对照，分别在处理后 0、3、6、9 d 取红豆草

幼苗测定形态特征，每个处理重复 3 次，抖掉根系外围

河沙，用毛刷取紧贴在根系上的河沙，每个处理的所

有重复混合后作为根际土，保存在－80 ℃冰箱中用于

土壤微生物总 DNA 提取。

1. 3　测定方法

取 10 株植株测绝对高度，取平均值为株高；将 10
个植株的叶茎地上部及根系地下部分开，采用烘干法

测定其干物质量并计算根冠比（根系干物质量/叶茎

干物质量）。将各处理的根系用蒸馏水冲洗干净，采

用台式扫描仪（型号：Epson Expression 1200XL，产

地：中国上海）对根系进行扫描并将图像存入电脑，采

用 WinRHIZO 根系分析系统软件分析根系总长度、根

系总表面积、根系平均直径、根体积和根尖数等；氯化

三苯基四氮唑（TTC）法测定根系活力［16］。

土壤总 DNA 提取及细菌 16S rRNA 基因扩增：采

用 CTAB 方法对样本的基因组 DNA 进行提取，用 1%

琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 的质量，取适量的样品于

离心管中，用无菌水稀释样品至 1 ng/μL。以稀释后

的基因组 DNA 为模板，根据测序区域的选择，使用带

Barcode 的 特 异 引 物 ，New England Biolabs 公 司 的

Phusion® High-Fidelity PCR Master Mix with GC 
Buffer，和高效高保真酶进行 PCR，确保扩增效率和准

确性。利用引物 515F（5′⁃GTGCCAGCMGCCGCG 
GTAA ⁃ 3′）与 806R（5′⁃ GGACTACHVGGGTWT 
CTAAT⁃3′）扩增其 V4 区基因片段，每个处理 3 次重

复。反应产物用 2% 琼脂糖凝胶电泳检测。通过

Hiseq  2500 平台（Illumina，SanDiego，CA，USA）进行

测序（诺禾致源生物信息科技有限公司，北京）。下机

数据经过 QIIME（v1. 8. 0）软件过滤、拼接、去除嵌合

体后［17-18］，得到可用于后续分析的有效序列（effective 
tags）。

1. 4　数据分析

用 Excel 2003 进行数据统计，用 SPSS 20. 0 软件

进行方差分析，用 Duncan 法对数据进行多重比较。利

用 Uparse 软件对样品的有效序列进行 OTUs 聚类

（Operational Taxonomic Units，相似度 97% 以上），用

Mothur 方法［19］与 Silva 软件的 SSUrRNA 数据库［20］进

行物种注释（设定阈值为 0. 8~1. 0）；采用 MUSCLE
（3. 8. 31）软件［21］进行快速多序列比对，采用 Qiime
（1. 9. 1）软 件 计 算 Alpha 多 样 性 指 数 ，使 用 R 软 件

（2. 15. 3）绘制稀释曲线。

2　结果与分析

2. 1　干旱胁迫下红豆草幼苗生长差异分析

随干旱胁迫天数的延长，各红豆草材料的株高、

根 系 平 均 直 径 呈 增 大 趋 势 ，变 化 分 别 为 14. 7~
17. 0 cm、0. 22~0. 26 mm，且各材料间差异不显著；随

胁迫程度增加，各材料的地上干重、根尖数、根长、根

表面积、根体积均显著增加（P<0. 05），胁迫 9 d 时，

GS 的根尖数和根长高于其他材料，而地上干重小于

其他材料；P1 的根表面积、根体积大于其他材料。地

下 干 重 、根 冠 比 、根 系 活 力 均 先 增 大 后 减 小（P<
0. 05），均在胁迫 3 d 时达到最大值，且 GS 的根系活

力 、P2 和 P3 的 根 冠 比 及 地 下 干 重 均 小 于 其 他 材

料（表 1）。
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2. 2　根际土壤细菌群落丰度与 Alpha多样性分析

各样品稀释曲线均趋于平缓，各样品文库的覆盖

度均在 99% 以上，说明本研究测序数据合理，能够准

确反映出土壤细菌群落的真实信息（图 1）。通过高通

量测序，过滤掉低质量的序列后，P1⁃0 d、P1⁃3 d、P1⁃6 
d、P1⁃9 d 所特有的 OTUs 数目分别为 775、68、51 和 69
个；P2⁃0 d、P2⁃3 d、P2⁃6 d、P2⁃9 d 所特有的 OTUs数目

分别为 236、76、55 和 73 个；P3⁃0 d、P3⁃3 d、P3⁃6 d、P3⁃
9 d 所特有的 OTUs 数目分别为 218、76、51 和 67 个；

GS⁃0 d、GS⁃3 d、GS⁃6 d、GS⁃9 d 所特有的 OTUs 数目

分别为 135、71、60 和 324 个；MN⁃0 d、MN⁃3 d、MN⁃6 

d、MN⁃9 d 所特有的 OTUs 数目分别为 137、164、73 和

637 个（图 2）。

各处理 Chao1 指数和 ACE 指数先降低后增加（P

<0. 05），均在 0 d 时最大，6 d 时最小，且 Chao1 指数

图 1　样品稀释曲线

Fig. 1　Rarefaction curves for samples

表 1　干旱胁迫时间对不同红豆草材料幼苗生长的影响

Table 1　Effect of drought stress time on seedling growth of different sainfoin lines

处理

P1⁃0 d

P1⁃3 d

P1⁃6 d

P1⁃9 d

P2⁃0 d

P2⁃3 d

P2⁃6 d

P2⁃9 d

P3⁃0 d

P3⁃3 d

P3⁃6 d

P3⁃9 d

GS⁃0 d

GS⁃3 d

GS⁃6 d

GS⁃9 d

MN⁃0 d

MN⁃3 d

MN⁃6 d

MN⁃9 d

株高/cm

14. 8±1. 31a

15. 1±1. 89a

15. 4±2. 12a

15. 9±1. 71a

15. 6±2. 02a

15. 9±1. 99a

16. 1±1. 47a

16. 1±1. 24a

14. 7±19. 2a

15. 0±1. 77a

15. 2±2. 33a

15. 2±1. 55a

15. 4±0. 99a

15. 6±2. 08a

16. 1±2. 59a

16. 2±1. 63a

16. 2±1. 61a

16. 5±1. 51a

16. 9±1. 43a

17. 0±1. 49a

地上干重/
（g·（10株）-1）

4. 12±0. 51b

4. 32±0. 41b

4. 62±0. 72b

5. 22±0. 15a

3. 83±0. 54c

3. 97±0. 35bc

4. 52±0. 35b

4. 93±0. 27ab

3. 75±0. 68c

3. 98±0. 55bc

4. 17±0. 48b

4. 82±0. 55ab

3. 53±1. 09c

3. 89±0. 27bc

4. 58±1. 34b

4. 59±0. 43b

3. 99±1. 14b

4. 26±0. 45b

4. 45±0. 78b

5. 50±0. 88a

根系干重/
（g·（10株）-1）

1. 81±0. 36ab

2. 02±0. 27a

1. 58±0. 20b

1. 50±0. 26b

1. 74±0. 13ab

1. 91±0. 48a

1. 46±0. 06b

1. 27±0. 09c

1. 54±0. 23b

2. 23±0. 47a

1. 50±0. 06b

1. 25±0. 31c

1. 43±0. 41b

1. 89±0. 12ab

1. 68±0. 17b

1. 28±0. 27c

1. 40±0. 44bc

1. 83±0. 27ab

1. 52±0. 28b

1. 47±0. 25b

根冠比

0. 44±0. 11b

0. 47±0. 07b

0. 34±0. 02c

0. 28±0. 04d

0. 45±0. 03b

0. 48±0. 12b

0. 32±0. 01c

0. 25±0. 01d

0. 41±0. 01b

0. 56±0. 10a

0. 36±0. 06c

0. 25±0. 04d

0. 40±0. 01b

0. 48±0. 01b

0. 38±0. 11c

0. 27±0. 07d

0. 34±0. 01c

0. 42±0. 02b

0. 34±0. 07c

0. 26±0. 01d

根系活力/
（μg·g-1·h-1）

753. 33±5. 77f

1360. 00±1. 00a

956. 66±5. 27d

426. 66±3. 27h

626. 66±4. 00g

1183. 33±1. 54c

900. 00±1. 00d

420. 00±7. 32h

626. 66±1. 54g

1346. 66±2. 81a

806. 66±1. 54e

406. 66±5. 27h

693. 33±1. 54g

1253. 33±3. 55b

926. 66±5. 77d

343. 33±1. 54i

753. 33±6. 27f

1216. 66±2. 81b

840. 00±6. 45e

416. 66±3. 27h

根系平均直

径/mm

0. 23±0. 02a

0. 23±0. 00a

0. 24±0. 00a

0. 26±0. 00a

0. 24±0. 01a

0. 25±0. 01a

0. 25±0. 00a

0. 25±0. 01a

0. 22±0. 00a

0. 22±0. 00a

0. 23±0. 00a

0. 25±0. 01a

0. 22±0. 03a

0. 22±0. 01a

0. 24±0. 00a

0. 25±0. 00a

0. 23±0. 01a

0. 22±0. 02a

0. 25±0. 00a

0. 25±0. 00a

根体积/cm3

0. 16±0. 00b

0. 18±0. 01b

0. 24±0. 00a

0. 24±0. 01a

0. 17±0. 00b

0. 19±0. 00ab

0. 22±0. 00a

0. 23±0. 00a

0. 15±0. 00b

0. 16±0. 00b

0. 22±0. 00a

0. 22±0. 00a

0. 16±0. 00b

0. 17±0. 00b

0. 23±0. 01a

0. 24±0. 00a

0. 17±0. 00b

0. 20±0. 00a

0. 21±0. 00a

0. 22±0. 01a

根系总表

面积/cm2

12. 53±0. 69c

12. 85±0. 04c

13. 43±0. 03b

14. 18±0. 62a

12. 72±0. 1c

12. 83±0. 04c

13. 66±0. 08b

14. 07±0. 63a

12. 41±0. 11c

12. 68±1. 11c

12. 77±0. 05c

13. 46±0. 06b

12. 81±0. 12c

13. 12±0. 08b

13. 94±0. 12a

14. 10±0. 49a

12. 19±0. 05c

13. 27±0. 54b

13. 93±0. 21a

14. 00±1. 82a

根系总长/
cm

9. 60±0. 17d

10. 35±0. 63c

11. 22±0. 01b

12. 14±0. 91a

9. 52±0. 34d

10. 63±0. 02c

11. 13±0. 15b

11. 74±0. 35b

9. 28±0. 27d

10. 21±0. 22c

10. 68±0. 78c

11. 14±0. 38b

9. 75±0. 22d

10. 79±0. 12c

11. 35±0. 24b

12. 62±0. 58a

9. 22±0. 08d

10. 67±0. 67c

11. 25±0. 02b

12. 45±0. 45a

根尖数

69±1. 00c

76±2. 08b

79±1. 00b

83±0. 57a

71±1. 73bc

76±1. 00b

79±1. 52b

81±1. 52ab

65±0. 57c

76±1. 15b

78±0. 57b

81±1. 52ab

69±1. 15c

72±1. 73b

80±2. 30ab

85±1. 00a

68±1. 15c

71±2. 00bc

78±2. 51b

81±2. 30a

注：同列不同小写字母表示差异显著（P<0. 05），下同
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P1 在 0 d 时显著大于其他材料，ACE 指数 MN 在 0 d 时

显著大于其他材料，Chao1 和 ACE 指数 P1 在 6 d 时显

著小于其他材料。Simpson 和 Shannon-wiener 指数

先降低后增加（P<0. 05），均在 0  d 时最大，3  d 时最

小，且 Simpson 指数 0  d 时 GS 最小，3  d 时 P1 最小；

Shannon-wiener 指数 MN 在 0 d 时最高，GS 在 3 d 时

最小（表 2）。

2. 3　根际土壤细菌群落组成

各处理的根际土壤细菌群落相对丰度前九的细

菌 门 分 别 为 ：变 形 菌 门（Proteobacteria）（63. 66%~
93. 70%）、厚壁菌门（Firmicutes）（0. 62%~12. 80%）、

疣微菌门（Verrucomicrobia）（0. 13%~12. 49%）、拟杆

菌门（Bacteroidetes）（2. 12%~7. 73%）、放线菌门（Ac⁃
tinobacteria）（0. 11%~6. 27%）、蛭 弧 菌 门（Bdellovi⁃
brio）（0. 15%~5. 47%）、蓝 藻 菌 门（Cyanobacteria）
（0. 21%~4. 48%）、绿弯菌门（Chloroflexi）（0. 01%~
0. 68%）、Armatimonadota（0. 00%~0. 37%），共占细

菌总数的 96. 50%~99. 40%。其中变形菌门为优势

图 2　样品 Venn图

Fig. 2　Venn diagrams of samples

表 2　样品序列数统计、丰富度与多样性指数

Table 2　Sample sequence numbers statistics，richness and diversity index

处理

P1⁃0 d
P1⁃3 d
P1⁃6 d
P1⁃9 d
P2⁃0 d
P2⁃3 d
P2⁃6 d
P2⁃9 d
P3⁃0 d
P3⁃3 d
P3⁃6 d
P3⁃9 d
GS⁃0 d
GS⁃3 d
GS⁃6 d
GS⁃9 d
MN⁃0 d
MN⁃3 d
MN⁃6 d
MN⁃9 d

Observed
OTUs

1427±13. 50
442±19. 14
480±20. 00
514±18. 31
599±38. 26
527±10. 01
491±18. 26
498±36. 07
587±42. 34
506±31. 57
491±34. 11
500±11. 93
541±28. 61
487±17. 01
476±23. 48
618±37. 25
581±16. 00
529±16. 27
524±31. 27
814±50. 71

香农-威纳指数

6. 159±0. 741a

4. 204±0. 950d

4. 707±0. 232c

4. 887±0. 132c

6. 497±0. 159a

4. 783±0. 256c

4. 926±0. 081bc

5. 518±0. 162b

5. 976±0. 321b

4. 393±0. 096cd

5. 007±0. 093bc

5. 406±0. 159b

5. 855±0. 294b

4. 522±0. 088c

5. 116±0. 336b

5. 4±0. 457b

6. 408±0. 779a

4. 785±0. 330c

5. 076±0. 537bc

5. 824±0. 707b

辛普森指数

0. 925±0. 10b

0. 881±0. 01c

0. 906±0. 03b

0. 915±0. 00b

0. 968±0. 01a

0. 897±0. 02bc

0. 905±0. 00b

0. 940±0. 02ab

0. 944±0. 02ab

0. 875±0. 00c

0. 916±0. 00b

0. 935±0. 01ab

0. 961±0. 01a

0. 874±0. 02c

0. 932±0. 02ab

0. 942±0. 02ab

0. 973±0. 01a

0. 892±0. 02bc

0. 912±0. 03b

0. 943±0. 02ab

Chao1 指数

820. 37±6. 01b

473. 22±4. 78e

451. 11±7. 27e

541. 93±6. 07d

622. 11±5. 47c

519. 96±4. 04d

482. 16±1. 93e

508. 59±6. 44de

573. 53±4. 25d

487. 43±5. 02e

484. 21±1. 99e

494. 32±0. 50e

552. 91±4. 56d

521. 96±1. 21d

458. 35±3. 48e

696. 03±9. 62c

920. 55±11. 07a

587. 69±4. 81d

532. 34±2. 68d

568. 00±3. 04d

ACE 指数

763. 55±20. 06b

492. 52±47. 98c

465. 13±61. 22d

546. 57±56. 88c

611. 97±81. 08c

541. 55±23. 88c

503. 18±25. 24c

511. 65±62. 05c

582. 52±45. 5c

509. 99±47. 23c

492. 81±22. 86c

511. 66±7. 48c

550. 75±41. 27c

519. 21±13. 54c

470. 75±31. 55d

700. 96±18. 24b

925. 13±301. 84a

593. 16±15. 17c

537. 86±63. 00c

564. 03±26. 37c

覆盖度/%

0. 997±0. 00a

0. 997±0. 00a

0. 997±0. 00a
0. 997±0. 00a

0. 997±0. 00a

0. 997±0. 00a

0. 997±0. 00a

0. 997±0. 00a

0. 998±0. 00a

0. 997±0. 00a

0. 997±0. 00a

0. 997±0. 00a

0. 997±0. 00a

0. 997±0. 00a

0. 998±0. 00a

0. 995±0. 00a

0. 998±0. 00a

0. 997±0. 00a

0. 996±0. 00a

0. 994±0. 00a
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菌群。不同处理细菌在门分类水平上，相对丰度有一

定的差异。随胁迫天数增加，与 0 d 相比，各红豆草材

料变形菌门、蛭弧菌门显著增加（P<0. 05），蓝藻菌

门、拟杆菌门先降低后增加（P<0. 05），而厚壁菌门、

放线菌门、绿弯菌门和疣微菌门均显著降低（P<
0. 05）（图 3）。

各处理细菌群落相对丰度前十的细菌属分别为：

假单孢菌属（Pseudomonas）、Ralstonia、偶氮螺菌属

（Azospirillum）、Acinetobacter、根 瘤 菌 属（Rhizo⁃

bium）、Niveispirillum、Simplicispira、新鞘脂菌属、Ba⁃

cillus、Bacteroides，共 占 细 菌 总 属 的 32. 37%~
81. 61%，其他类群的相对丰度占 18. 39%~67. 63%。

细菌在属分类水平上，各处理相对丰度亦有一定的差

异。随胁迫程度增加，与 CK 相比，各红豆草材料的根

际土壤细菌群落 Ralstonia、Simplicispira、Novosphin⁃

gobium 和 Bacillus 均 显 著 降 低（P<0. 05），Acineto⁃

bacter、Niveispirillum 和 根 瘤 菌 属 均 显 著 增 加（P<
0. 05），假单孢菌属和 Azospirillum 先增加后降低（P<
0. 05），均在胁迫 3 d 时最高；Rhizobium 先下降后增加

再降低（P<0. 05），胁迫 6 d 时最大。

3　讨论

根系形态是描述植物根系随环境变化的重要指

标。厉广辉等［22］研究认为，根干重、根体积、根总面积

与品种抗旱能力呈显著正相关；汪堃等［23］研究表明，

随水分胁迫程度增加，苜蓿的株高、地上生物量、地下

生物量、根系活力、根体积、根系总长均显著降低，根

冠比先增加后下降且在中度胁迫时达到最大值。本

研究显示，与 0 d 相比，随胁迫天数增加，新品系 P1 的

根系平均直径、总表面积、干重、根系活力和根冠比增

加幅度均较大，表明 P1 的抗旱性相对较强。

研究表明，细菌在土壤环境中的移动和获取营养

物质的过程需要依赖于土壤中水膜的流动［24］，因此水

分条件的变化对细菌的影响很大，其中在生理结构上

细胞壁更厚且致密的革兰氏阳性菌比革兰氏阴性菌

耐旱性更强［25］。本研究表明，干旱胁迫显著增加了变

形菌门、蛭弧菌门细菌的相对丰度，显著降低了厚壁

菌门、放线菌门、绿弯菌门和疣微菌门的相对丰度，而

蓝藻菌门、拟杆菌门细菌的相对丰度先降低后增加。

包含多种病原菌和固氮菌（如根瘤菌）的变形菌门细

菌是各种植物根际细菌中的优势菌群并具有较厚的

细胞壁能抵抗水分胁迫［26］，可以解释其在干旱胁迫后

明显富集的现象，且胁迫 6 d 时，新品系 P1 的变形菌门

丰度明显高于其他材料；胁迫 9 d 时，除与 GS 差异不

显著外，其变形菌门丰度显著大于其他材料，表明水

分胁迫下，P1 的细胞壁增厚，可抵抗水分胁迫。蛭弧

图 3　门分类水平下的细菌群落相对丰度

Fig. 3　Relative abundance of bacterial community at phylum level
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菌为革兰氏阴性菌，是一类体形小、能通过细菌滤器

且有类似于噬菌体噬菌功能的细菌寄生菌，具有寄生

和裂解（溶菌）多种病原菌的独特生物学特性［27］，在本

试验中其显著增加可能是吞噬了其他细菌，对土壤环

境中的水分直接利用较少，使其丰度升高，且胁迫 9 d
时，新品系 P1 的蛭弧菌门丰度显著高于其他材料，表

明 P1 在干旱胁迫下，对水分的直接利用减少，增强对

水分胁迫的抵抗力。厚壁菌门可耐受干旱、低温等极

端条件［28］，放线菌门和疣微菌门具有迅速合成蛋白质

的能力而快速响应水分变化［29］，在本试验中其相对丰

富降低，表明对水分变化敏感，这可能与植物种类、根

际养分有效性、根系分泌物和植物生长发育时期等因

素相关［30］。绿弯菌参与 C、N、S 等一系列重要生源元

素的生物地球化学循环过程［31］，干旱胁迫降低了 C、

N、S 等生物地球化学循环过程。蓝藻菌门和拟杆菌

门在干旱胁迫初期降低后增加，这可能与干旱胁迫对

蓝藻菌门和拟杆菌门中细菌结构进行筛选有关。可

见，干旱胁迫明显影响土壤微生物群落结构，但水分

条件变化下土壤微生物群落的结构变化特征与响应

机制尚需进一步研究。

4　结论

干旱胁迫对红豆草幼苗生长及根际土壤细菌菌

群组成有显著影响。随干旱胁迫时间延长，红豆草株

高、根颈直径呈增大趋势，地上干重、根尖数、根长、根

表面积、根体积均显著增加，叶面积显著减小，地下干

重、根冠比、根系活力均先增加后下降且在胁迫 3 d 时

达 到 最 大 值 ；Chao1、ACE、Simpson 和 Shannon-
wiener指数先降低后增加；变形菌门为优势菌门，干旱

胁迫显著增加其相对丰度。
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Influence of simulated drought stress on seedling 
growth and bacterial communies in the 

rhizosphere of sainfoin
SI　Hai-can，WEN　Su-jun，NAN　Li-li，HUO　Jiu-yan，HUANG　Fu，PU　Han，

XU　Hao-yue
（College of Grassland Science，Gansu Agricultural University，Key Laboratory for Grassland Ecosystem，Ministry 

of Education，Grassland Engineering Laboratory of Gansu Province，Sino-U. S. Centers for Grazing Land Ecosys⁃

tem Sustainability，Lanzhou 730070，China）

Abstract：【Objective】 To study the effects of drought stress on seedling growth and bacterial communities in the 
rhizosphere of sainfoin.【Method】 Three new sainfoin lines of P1，P2，P3，Onobrychis viciaefolia ‘Gansu’ and O. vi⁃

ciaefolia ‘Mengnong’ were selected for simulated drought stress experiments. The microcosm experiment was con⁃
ducted under four drought stress treatments by PEG⁃6000 with a water potential of -0. 8 MPa. Samples of each ma⁃
terial were collected every 3 days. The total DNA of the seedling rhizosphere soil was extracted and deep sequencing 
of V4 region of 16S rRNA gene was performed to characterize the bacterial community structure of drought-treated 
sainfoin.【Result】 Results showed that plant height and average root diameter increased，while leaf area decreased sig⁃
nificantly with the extension of stress time. The aboveground biomass，root tip number，total root length，total root 
surface area，and root volume were significantly increased with increasing drought stress time，whereas underground 
biomass，root shoot ratio，and root activity significantly increased first and then decreased and reached the most under 
drought stress of 3 days. The root tip number，average root diameter，aboveground and underground biomass of new 
sainfoin line of P1 were significantly higher than those of other lines during the whole period of stress. The richness in⁃
dex of Chao1，Ace，Simpson，and Shannon-wiener decreased first and then increased dramatically. Furthermore，
Chao1 and ACE indexes were the lowest under drought stress of 6 days，whereas the diversity index of Simpson and 
Shannon Wiener were the lowest under drought stress of 3 days. Proteobacteria，Firmicutes，Verrucomicrobia，Bacte⁃
roidetes，and Actinobacteria were dominant bacterial phyla. The relative abundance of Proteobacteria dramatically in⁃
creased，while those of Firmicutes，Actinobacteria，and Verrucomicrobia evidently decreased along the stress time，
whereas those of Cyanobacteria and Bacteroidetes significantly firstly decreased then increased.【Conclusion】 The re⁃
sults provide reference for sainfoin to resist drought stress and improve water use under drought stress.

Key words：sainfoin；simulated drought stress；rhizosphere；bacterial community abundance
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