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摘要：海草床在保护海洋生物多样性、缓解海水酸化、防止土壤侵蚀等方面发挥着关键作用。但是，

全球气候变化以及人类活动严重影响海草的生存，造成海草大面积退化，威胁近岸海域生态系统安

全。近年来，微生物促进海草床能量流动和海草生长发育的作用逐渐受到重视，植物促生微生物

（Plant Growth-Promoting Microorganisms，PGPM）有望应用于海草苗种培育、植株移植、种子种植等海

草床修复的关键技术中。本文综述了国内外关于微生物与海草相互作用促进植株生长和抵御环境胁

迫的研究情况，总结了 PGPM 在高温、高盐、弱光等环境条件下增强植物胁迫耐受性的作用机制，提出

利用现代分子生物学技术筛选海草促生微生物，明确其定植部位，探究不同环境条件下 PGPM 与海草

相互作用的分子机制，为植物促生微生物 PGPM 应用于海草床修复及海草保护提供参考。
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1　引言

海草床、红树林和珊瑚礁生态系统共称为三大海

洋生态系统，是海洋动物重要的食物来源和栖息场

所，也是“蓝色碳汇”的主要贡献者 [1–2]。但是，20 世纪

以来，在全球气候变化和人类活动的影响下，海水温

度和盐度发生变化，污废水排海，海水富营养化，以及

围填海等问题时刻威胁着海草床生态服务功能 [3–5]。

当前，海草床相关研究主要集中在海草床生态修复技

术探索、海草生理生态研究 [6]、海草床微生物群落结

构与功能分析 [7] 等方面。种子种植法是修复海草床

大规模退化的重要方法，海草苗圃培育和植株移植也

是海草床修复的主要方法 [8]。胡晓珂等综述了微生物

在海草床生态系统有机物矿化和营养流动过程中的

作用 [9]，提出从微生物生态角度修复海草床的新思

路。微生物作为海草床的重要组成部分，在促进海草

生长发育和生态适应中的作用不断被发现。例如，

Celdrán 等 [10] 发现大洋波喜荡草内生菌 Methylophilus

posidonica 接种海草萌发的种子后，促进了幼苗发育。

Zhou 等 [11] 发现接种植物促生长的根际细菌可提高海

草的光合作用性能。一般与植物相互作用、为植物

提供营养物质、促进植物生长发育、提高植物抗胁迫

能力的一类益生微生物，称为植物促生微生物[12]（Plant

Growth-Promoting Microorganisms，PGPM）。

利用微生物手段增强海草的环境适应性以及修

复退化的海草床已成为研究热点 [11–13]。全球气候变化

影响下，海草面临的主要挑战是温度升高、盐度胁迫

和光照胁迫，严重时将造成海草大面积退化。探讨在

多种环境条件下 PGPM 与海草的互作机制，将有助于

提高海草应对未来气候变化的能力。本文通过分析

国内外相关文献，全面梳理了海草床微生物与海草相

互作用研究现状，包括海草床微生物对海草的促生作
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用、海草 PGPM 的筛选方法，以及不同环境胁迫对海

草的影响，总结了不同环境条件胁迫下真菌、细菌、

藻类和蓝细菌等微生物促进海草生长、增强植物胁

迫耐受性和抗性的作用机制，探讨了今后微生物−海

草互作的主要研究方向，进一步揭示微生物在环境胁

迫下增强海草耐受性促进植株生长的作用机制，旨在

挖掘海草促生微生物 PGPM。本文将为海草床微生

物资源利用和海草床生物修复提供新见解。 

2　海草促生微生物筛选
 

2.1    海草床微生物对海草的作用

微生物参与海草床生态系统中 C、N、Fe、S、P 元

素循环 [9]，在提供营养物质促进海草生长中发挥作用。

Mohr 等 [14] 发现 Celerinatantimonas  neptuna 在海草根

组织内定植，通过物质交换与海草形成共生关系，提

供氨和氨基酸使海草能够在 N 含量有限的海域生

长。海草根际除了含有丰富的固氮菌之外，也含有能

够溶解不溶性无机（矿物）磷、矿化不溶性有机磷的

微生物，帮助海草床解除 P 限制 [15]。Fe 循环对海草床

的恢复也是必不可少的 ， Fe（Ⅲ）还原菌通过产生

Fe（Ⅱ）沉淀成硫铁矿缓解硫化物对海草的毒害，当外

源加入 Fe 时还可以增加碱性磷酸酶的活性，促进海

草对 P 的吸收 [16–17]。底栖硫酸盐还原菌（SRB）被发现

能够连接海草床 C、N、S 生物化学循环 [18]，通过还原

沉积物中的硫酸盐，驱动海草床 S 循环。还原过程耦

合 CH4 厌氧氧化，在减少烃类物质对海草的胁迫中也

发挥作用 [19]。SRB 还可以利用 CO2 作为碳源对硫化

物、硫酸盐进行歧化反应固定 N2，同时减少海草根际

H2S 积累。

微生物可通过分泌生长素（吲哚乙酸 IAA）、细胞分

裂素（CK）、赤霉素等植物激素刺激植物生长发育 [12]。

Celdrán 等 [10] 发现接种 M. posidonica 的海草幼苗生长

旺盛 ，M. posidonica 可能产生 CK 促进海草叶片生

长。转录组测序分析也表明，海草叶和根内生微生物

能够产生植物激素 IAA 和 CK 促进海草生长发育，是

海草健康生长不可或缺的部分 [20]。

重金属、硫化物、有机污染物等物质积累会严重

影响海草生长，也是造成海草床退化的因素 [8]，而微生

物在减轻上述物质毒害中扮演着重要角色。硫氧化

细菌（SOB） [21] 与 SRB[17] 共同参与海草床 S 元素循环，

维持海草根际低硫化物浓度。Shewanella sp. CNZ-1[22]

能够向胞外分泌相关蛋白酶，通过氧化还原等反应将

高毒性的价态转化为低毒性价态，降低重金属对海草

的胁迫。已解析的一系列硝基酚类污染物的微生物

代谢途径和分子机制 [23]，为利用微生物解除各类除草

剂及其代谢产物对海草的胁迫提供了参考。

海草床微生物在提高植物免疫抗性和环境耐受

性方面也具有巨大潜力。部分微生物通过分泌抗生

素、蛋白酶等物质抑制病原微生物入侵宿主，诱导海

草产生有效系统抗性 [24]。Tarquinio 等发现海草种子

内生细菌表现出促进生长的特性、固氮能力和抗病

原体潜在活性 [25]。微生物因其多样的代谢调节机制

和非常灵活的适应性，对促进宿主植物适应环境、生

长和生存至关重要 [26]。 

2.2    海草 PGPM 的筛选

分离培养是传统且可靠的微生物分离纯化方式，

也是海草 PGPM 筛选的基础。可以利用选择性培养

基对海草叶片、茎、根和根际微生物进行分离培养，

结合促生特性测定从而筛选得到促生功能菌株。林

显程等 [18] 采用固氮、溶磷培养基对海草微生物进行

分离培养，通过测定菌株的 IAA 产量及产铁载体和

氨化能力等，最终筛选到 5 株海草根际促生菌株。

海草组微生物研究可借助近年来高速发展的宏

基因组、转录组测序以及代谢组等技术，进行物种丰

度分析、基因注释和基因功能富集分析，针对不同功

能性菌株结合选择性培养基进行分离培养，从而实现

特定功能菌株的精准筛选。大量植物促生功能相关

基因已经报道并注释，其功能涉及参与养分循环、植

物激素和铁载体合成、抗菌物质以及抗氧化代谢等[27]。

高通量测序分析证实海草根际存在高丰度固氮基因

（nifHDK），目前已分离到大量固氮成团泛菌和具有较

高固氮酶活性的菌株 [28]。

高通量扩增子测序是快速明确微生物群落结构、

筛选高丰度菌株或者不同环境条件下差异菌株的方

法，可以用于海草未知功能促生菌的筛选和鉴定。组

学技术的应用也能弥补大量微生物不能离体培养以

及不能进行功能分析的问题。通过生物信息学分析，

结合物种注释，整合环境因素、海草生理状态和发育

过程，可以初步分析菌株功能。Tarquinio 等 [25] 通过

16S rRNA 基因扩增子测序发现与植物生长促进特性

相关的细菌主要存在于生殖组织中。大量测序分析

以及分离鉴定都证实海草床根际富含 SOB，SOB 可

以将还原态 H2S 部分氧化或完全氧化生成亚硫酸盐、

硫代硫酸盐、硫酸盐等无毒产物 [29]。后期研究发现外

源加入 SOB 对硫化物入侵海草具有缓解作用 [16]，高效

SOB 菌株的挖掘和开发将有助于海草抵御环境胁迫。

在不同环境条件胁迫下测试菌株是否促进海草

生长发育，是最直接有效筛选海草促生菌的方法。芽
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孢杆菌（Bacillus）、假单胞菌（Pseudomonas）、克雷伯

氏菌（Klebsiella）等是国内外广泛报道的陆地植物根

际促生菌，真菌哈茨木霉（Trichoderma harzianum）也

具有抑制病原真菌、增强植物光合作用、缓解植物盐

胁迫等方面的功能 [26–30]。重要的是，陆地植物 PGPM
中许多来自海草床和海草 [31–32]。林显程等 [18] 发现从

海草中分离的 Bacillus sp. 和 Klebsiella sp.具有较强固

氮、产铁载体、产 IAA 能力，但是在环境胁迫下，菌株

对海草的促生功能还要进一步研究。 

3　PGPM 增强海草应对盐胁迫的作用
机制

 

3.1    盐度变化对海草的影响

随着全球气候变化，更强烈的极端天气事件更频

繁地发生，极端干旱或者降雨都会导致海草床盐度波

动 [33]，而且海洋盐度数据显示海洋“咸变咸、淡变淡”
的变化态势加剧 [3]。高盐和低盐都严重影响海草细胞

渗透压、离子浓度和光系统稳态，干扰光合作用，影

响植物组织结构，最终可能导致海草床衰退 [6]。

高盐度胁迫一方面影响植物渗透压形成生理性

干旱，激活防御系统导致活性氧（ROS）在植物中过量

积累 [34]，ROS 能够与多种不饱和脂肪酸和亚油酸反

应，最终导致脂质过氧化，从而破坏细胞完整性。脂

质氧化终产物丙二醛（MDA）在体内过量积累也会引

起蛋白质、核酸等生命大分子的交联聚合，且具有细

胞毒性；另一方面高盐度胁迫影响细胞离子浓度产生

离子毒性，造成膜结构和细胞功能损伤，导致光合作

用和糖代谢等过程异常 [35]。抵御盐胁迫也是一个能

量消耗过程，容易造成海草营养亏缺。大洋波喜荡草

对盐度高度敏感，海水淡化厂废水排放造成的部分海

域盐度升高，显著影响其 PSⅡ的量子产率，威胁海草

生长 [35–36]。 

3.2    盐胁迫下微生物的调控模式

海草微生物能够响应盐度胁迫。Martin 等 [37] 发

现，海草根际微生物多样性随盐度升高而增加。沉积

物中海草微生物参与光合作用、P 代谢和 DNA 代谢

相关基因的丰度随盐度升高而增加 [38]。微生物可能

响应海草根际分泌物诱导参与调控海草盐胁迫抗

性。陆地植物中已经证实微生物与植物互作并参与

调控宿主植物胁迫抗性。例如，在接种 Paenibacillus
yonginensis 的拟南芥幼苗中，参与 ROS 解毒的 AtRSA1
和维持细胞离子稳态的转录因子 AtWRKY8 基因转

录水平显著升高，而负调控 AtWRKY8 的 VQ 模序蛋白

AtVQ9 基因转录下降[39]。根际促生菌 Bacillus aquimaris

可以使小麦叶片中 N、P 和 K 含量显著增加 [40]，以及

Na+含量下降来维持细胞离子稳态，有效改善高盐胁

迫下小麦的生长。目前，大量海洋微生物被用于诱导

陆地植物盐胁迫抗性和在盐胁迫条件下促进陆地植

物生长。例如，从海草床分离的细菌 Curtobacterium
luteum 除了具有高效的磷酸盐溶解性之外，还产生有

机酸（酒石酸和苹果酸）、磷酸酶、植酸酶、IAA 等，在

盐胁迫条件下显著促进水稻、番茄和辣椒的生长 [31]。

但是，海草微生物促进海草盐度胁迫抗性的研究较

少。虽然海草自身调控可以在一定范围内应对盐度

胁迫，但是未来全球极端天气可能更加频繁出现，海

草抗盐胁迫促生菌的筛选及其调控机制研究可能成

为一个重要的研究方向。

Bacillus 是海草可培养细菌中的优势属 [18]，崔金香

等 [41] 发现海洋微生物 Bacillus subtilis、棘孢木霉、放

线菌可以缓解盐胁迫对陆地植物的损伤，接种促生菌

的番茄植株渗透调节物质脯氨酸和可溶性糖，以及叶

绿素含量显著提高 ， MDA 含量降低。 Xiong 等 [42]

发现 B. flexus 可以促进沿海盐生植物的叶绿素积累

以增强光合作用，并增加渗透调节物质、类黄酮和抗

氧化酶含量，调节 Na+ /K+稳态，从而减轻盐胁迫伤害。

海草也通过产生渗透活性溶质使细胞内保持高渗透

势，进而在盐碱环境中可以排出 Na+和 Cr [43]，Bacillus
spp.菌株可能在缓解海草渗透胁迫和离子毒性中发挥

作用。Vohník 等研究发现海草内生真菌主要是子囊

菌科真菌，如青霉属（Penicillium） [44]。Penicillium mini-
oluteum 也可以减轻盐胁迫对植物的不利影响，并通

过影响植物激素和类黄酮的生物合成来挽救宿主植

物的生长 [45]。海草内生真菌也包括哈茨木霉 T. harzi-
anum。Sabzi-Nojadeh 等 [26] 发现，接种 T. harzianum 的

陆地植物积累了更多的渗透调节剂和萜类化合物，而

且抗氧化酶活性增加，减轻了盐度胁迫引起的氧化应

激。植物促生真菌可以通过改善宿主植物生理生化

性状和次生代谢产物的生物合成来缓解盐胁迫。

丛枝菌根真菌（AMF）是被广泛报道的植物耐盐

促生菌，与绝大多数陆地植物共生，然而 AMF 和盐生

植物具有更高效的共生系统。在高盐胁迫下，一方

面 AMF 共生体将增强超氧化物歧化酶（SOD）、过氧

化物酶（POD）、过氧化氢酶（CAT）等抗氧化酶活性，

保护光系统 PSⅡ，同时诱导多种耐盐相关基因表达，

增强宿主植物在盐胁迫下的抗氧化代谢 [46]。另一方

面，AMF 促进宿主植物吸收水分和快速吸收钾、钙、

镁等离子并积累渗透调节物质，维持植物离子稳态进

而增强植物耐盐性 [47]。AMF 处理后菌根化的盐地碱
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蓬 POD 酶活性显著提高，磷吸收率和生物量也显著

升高 [48]。转录组分析发现，在高/低盐度胁迫下海草差

异表达基因主要富集在运输和分解代谢、环境适应

等通路 [49]，响应渗透压胁迫和盐胁迫的相关离子通道

蛋白和转运蛋白在海草的 Na+区域化转移中发挥重要

作用 [50–51]。目前，海草微生物研究中尚未分离到 AMF
菌根共生体。

Vohník 等 [44] 在大洋波喜荡草的根状茎中分离到

深色有隔内生真菌（DSE）。DSE 可以增加宿主植物

的生物量和氮、磷含量，促进植物生长；然而，表明

DSE 具有介导植物耐盐性潜力的研究很少。Usuki 和
Narisawa 等 [52] 发现被一种 DSE 真菌—Heteroconium
chaetospira 定植的根组织积累了更多参与渗透调节的

可溶性糖（甘露醇和海藻糖）。从盐生植物的根中分离

出的一种 DSE 子囊菌可在水稻幼苗内生定植，在盐胁

迫条件下 DSE 定植的植物更加健康 [53]。DSE 在海草

根系中的生理功能及其作用机制还需要进一步研究。 

4　全球变暖环境下海草 PGPM 的作用
机制

 

4.1    高温胁迫对海草的影响

海洋储存了 90% 以上的全球变暖热量，自有海洋

观测记录以来海水持续升温 [3]。夏季海草床海水温度

已平均升高 4～5℃，导致地中海大洋波喜荡草等一些

对高温敏感的海草死亡 [4]，温度升高也会影响鳗草芽

和叶片的存活。高温胁迫导致海草光合系统受损、

叶绿体结构被破坏，影响海草光合与呼吸作用，干扰

海草生长和代谢平衡 [54]。高温环境也引发海草氧化

应激反应，ROS 过量累积将导致细胞氧化损伤，长时

间热胁迫会破坏植物体抗氧化系统造成植物器官不

可逆损害，最终导致海草死亡 [55]。 

4.2    高温胁迫下海草 PGPM 的作用机制

蓝细菌能够适应强光、高温、低温等极端环境，

广泛存在于海草叶面和根际以及水环境中。研究人

员在泰来草叶片中检测到大量固氮蓝细菌。当前研

究发现，蓝细菌通过提供氮源和其他代谢产物与宿主

植物形成稳定高效的共生关系 [56]。Kobayashi 等 [57] 研

究发现，蓝细菌热激响应信号模块 Hik34-Rre1 正向调

控主要伴侣蛋白和其他基因的热胁迫转录。集胞藻

PCC 6803 中丝氨酸 /苏氨酸激酶 SpkC 也被证实参与

响应高温胁迫，SpkG 参与高盐胁迫信号的响应 [58]。

Zhang 等 [59] 发现在高温处理下，海草根际微生物中蓝

细菌门和放线菌门占据优势，藻类和光合细菌丰度升

高也增加了海草根际溶解氧含量，可能有助于海草抵

御硫化物入侵。Sasse 等 [60] 在蓝细菌分布的植物组织

内检测到黏液多糖蛋白，可能是防御土壤微生物入侵

的屏障。除了提供 N 素和抵御生物胁迫，蓝细菌与

海草之间可能存在更加密切的相互作用，有必要探索

海草共生蓝细菌在海草适应温度变化、抵御环境胁

迫中的作用。

Liu 等 [16] 发现，随着温度上升海草根际 SRB/SOB
值发生变化，高温胁迫对 SOB 的抑制作用明显高于

SRB，这可能导致海草根际微生物群落结构改变加剧

硫化物毒害。高浓度 H2S 是毒性分子，与细胞色素氧

化酶、CAT 等结合抑制其活性，影响海草光合和呼吸

作用；低浓度 H2S 可作为气体递质，通过诱导抗氧化

系统活力的增强、渗透调节物质的积累和热激蛋白

的合成等方式提高植物的耐热性 [61]。Martin 等 [37] 发

现，在海草受硫化物胁迫的早期，根际 S 循环细菌的

丰度明显增加，包括 SOB（例如  Candidatus Thiodiazo-
tropha 和  Candidatus Electrothrix）和 SRB（例如 SEEP-
SRB1、Desulfomonile 和 Desulfonema）。然而，Zhang 等[59]

发现在海洋变暖和海洋酸化的联合作用下，海草和根

际细菌共同响应胁迫，微生物群落稳定性增加，根际

细菌中 SOX 相关基因丰度显著增加，可能通过产生

硫酸盐和氧化 H2S 来减弱环境胁迫对海草的影响。

硫酸盐经过一系列的还原和同化反应可以产生半胱

氨酸，作为合成多种代谢物的前体，与植物的抗逆性

直接相关 [62]。

目前，除了从海草中分离鉴定到大量促生细菌如

Bacillus、Klebsiella 和放线菌，Petersen 等 [32] 从鳗草中

分离到促生真菌 T. harzianum，其次生代谢产物具有

强烈的抑菌活性，但是其促进海草热胁迫抗性的研究

尚无报道。在陆地植物中，施用 B. subtilis、T. harzian-
um 微生物菌剂能显著提高多年生黑麦草在高温环境

下的地上部鲜重/干重、根系活力、净光合速率、SOD
和 POD 活性，能够降低叶片相对质膜透性和 MDA 含

量，而且长时间高温胁迫下，T. harzianum 提高植物耐

热性的效果最好 [63]。在高温胁迫下 ，接种 Bacillus
sp.促生菌的宿主植物生物量显著提高，抗性相关的植

物激素脱落酸（ABA）含量以及水杨酸（SA）生物合成

明显受到影响，植物 APX、SOD 及 GSH 抗氧化酶含

量提高以应对高温胁迫，而且接种后宿主植物热激蛋

白（HSPs）相关基因也明显上调表达（如番茄热激转

录因子  SlHsfA1a 和钾转运蛋白 SlHKT1 基因 ） [64–65]。

同陆地植物一致，海草也通过热激转录因子（HSF）激
活对高温胁迫的响应。在高温胁迫下，鳗草中 HSPs
基因上调表达 [66]，HSPs 通过多种机制促进细胞热耐
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受 [67]。除了抗氧化系统和 HSP 调控外，海草的植物激

素、维生素 B 和海藻糖代谢相关过程也响应热胁迫[68]。

DSEs 在海草中被分离鉴定，也是高温胁迫下的重要

促生菌资源。DSEs 广泛存活于高温环境的植物中，

能够有效延缓植物根系衰老，提高叶片蒸腾速率和光

合速率 [69]，降低高温对根系和叶片的损伤。DSE 也可

以促进宿主植物光合产物的积累与转运，有效促进物

质能量在不同组织间的分配 [70]，减少高温对植物生长

的影响。 

5　光照胁迫下微生物对海草的作用机制
 

5.1    弱光胁迫对海草的影响

随着海洋开发强度日益增大，人类活动严重影响

着海草床的水体浊度 [71]。海草的最低光需求高容易

受到光限制，导致海草光合速率降低，植株非结构性

碳水化合物含量下降从而抑制海草生长。弱光胁迫

导致的光合作用受限将影响海草根际泌氧，低氧环境

是海草受到硫化氢入侵的关键。随着全球变暖、海

水温度升高以及海水富营养化将造成沿海浮游藻类

大量增殖 [72]，容易形成光衰减和水体溶解氧不足，造

成海草光合系统活性和电子传递速率下降。海草叶

面附生藻类、光合细菌也与海草竞争光照，可能导致

海草叶片表层脱落、叶片褪绿和坏死 [73]。弱光胁迫严

重影响海草的有性生殖，长时间的弱光环境将导致海

草死亡、海草床退化。 

5.2    弱光胁迫下海草微生物作用机制

Martin 等 [74] 研究发现，光照减少会改变海草根部

分泌物和海草根部微生物群落组成。植物根系微生

物可以根据地上部光照条件对植物生长与防御采取

不同的调控策略。Hou 等 [75] 研究发现在弱光条件下，

部分细菌−植物共生体优先拯救弱光条件下植物生长

缺陷而非防御其他胁迫。光合作用是植物将光能转

化为化学能的重要过程，也是植物应对生物 /非生物

胁迫的物质和能量基础，多种微生物可通过增强植物

光合强度协助植物缓解环境胁迫促进植株生长。海

草接种促进光合作用的 PGPM 可能是实现可持续发

展的关键策略。

Zhou 等 [11] 研究发现，接种根际促生菌 Raoultella
terrigena NXT28 和 Bacillus aryabhattai XT37 后，海草

生物量明显增加，光合速率显著提高。芽孢杆菌菌

株 XT37 具有高水平的产铁载体、氨、IAA 和磷酸盐

溶解能力，基因组测序分析也发现该菌株含有许多植

物生长促进基因 [11]，如 ipdC（编码参与 IAA 产生的醇

−3−丙酮酸脱羧酶）、yafV、rocD（编码参与植物胁迫

耐受的鸟氨酸转氨酶）和 trpA。这些基因可以通过营

养同化直接促进植物生长，或通过减轻植物的非生物

和生物胁迫来间接促进植物生长。在陆地植物中，芽

孢杆菌 B. subtilis 的使用也提高了宿主植物黑麦草的

叶绿素含量，增强了植株净光合强度 [63]。

目前，在海草中已经分离得到了大量内生放线

菌，其中 Nocardiopsis dassonvillei DMS 1 具有生产抑

制 MDR 细菌新抗生素的潜力 [76]。陆地植物中，放线

菌除了具有优良抗菌活性，还可以增加宿主植物叶绿

素含量，提高净光合速率 [77]。水稻内生放线菌 OsiSh-
12 在诱导水稻免疫防御激活的同时参与调控生长与

防御相关代谢途径的响应水平，有效促进水稻叶绿体发

育并提高光合作用效率，维持水稻生长和防御平衡[78]。

在全球大气候环境下，探索海草内生放线菌促进海草

的光合作用维持植物生长和促进植物胁迫抗性的作用

机制，对提高海草生产力和海草床修复具有重要意义。

光合细菌除了与海草竞争光照，也可以促进动植

物快速生长，在低氮弱光条件下复合光合菌剂的优势

菌为 Pseudomonas [79]。光合细菌富含辅酶 Q10、叶酸、

生物素、天然抗氧化性营养素等活性物质，而且能够

降解环境中有害氮素、H2S 等有害物质。易军等 [80] 研

究发现，光合菌剂 Rhodopseudomonas palustris 不仅可

以提高宿主植物的耐盐性，在弱光环境下明显增加小

麦旗叶叶宽和叶面积，提升植物叶绿素含量显著，小

麦净光合速率也明显增加。转录组测序结果表明，鳗

草微生物组产生可能导致藻类表观生物疾病和死亡

的琼脂酶 [20] 从而抑制藻类附着，而包括藻类在内的真

核生物通过释放化学引诱剂或阻滞剂来塑造鳗草叶

上的原核生物群落 [81]。真核生物和细菌附生生物互

作在一定程度上驱动了鳗草表面的群落组装和协同

进化，间接影响鳗草的生长。

黄志等 [82] 研究发现 ，陆地植物丛枝菌根真菌

AMF 能够提高弱光及盐胁迫复合逆境下植株的净光

合速率，通过促进植物光合色素形成，维持光合色素

浓度，进而维持植株在弱光和盐双重胁迫下的耐受

性。弱光条件下 AMF 促进宿主植物生长，一方面可

能通过提高植物根系活力促进对营养元素和水分的

吸收，以维持植物生长代谢；另一方面可能是通过增

加植物叶绿素含量、增强净光合速率，以及调控一些

植物激素如 SA、ABA 等合成或降解，增强植物弱光

耐受性。DSEs 共生体不仅可以促进植物叶片的叶绿

素合成，而且有助于叶片形态改变、优化根系形态特

征，通过增大植物叶面积来捕获更多光能，从而增加

有机干物质的积累，有效提高植物的光合作用 [69–83]。
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海草也通过调整叶片形态 [84]、生物量、非结构性碳水

化合物和元素含量等在叶片或根系组织的分配与利

用来适应弱光环境 [85]。目前已经在海草中分离鉴定

到一种共生真菌 DSEs，内生真菌可能在海草适应性

生长中发挥作用。 

6　研究展望

植物促生微生物 PGPM 通过缓解胁迫引发的氧

化应激、蛋白质变性、生物膜系统损伤、渗透胁迫，

增加植物叶绿素含量增强光合作用，以及提高植物胁

迫抗性相关基因表达等机制，增强植物对盐度、温度

和光照胁迫的耐受性和抗性 （图 1）。在海草床中，

PGPM 通过与海草相互作用增强海草的环境胁迫耐

受性（图 1），可能在促进海草适应未来气候变化中发

挥重要作用，海草 PGPM 的筛选与作用机制研究将成

为海草床生态修复以及海草保护研究的重点。
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图 1    植物促生微生物 PGPM 与海草相互作用总概念图

Fig. 1    Overview of the interaction between plant growth-promoting microorganisms and seagrass
 

（1）海草促生真菌的筛选是需要深入研究的方向

之一。真菌不仅是造成海草病害的主要病原体，也是

抗生素和具有不同生物活性的次级代谢产物的生产

者。在陆地植物中，哈茨木霉（Trichoderma harzian-
um）是众所周知的生防菌 ，具有较强的促生作用。

AMF 及 DSE 类真菌与陆地植物形成菌根共生体，除

了促进宿主植物生长、提高抗逆性和改善光合生理

外，在改变植物对重金属的吸收累积、提高抗病性方

面也发挥重要作用。研究人员从鳗草中也分离到 T.
harzianum 和 DSE，未来可能用于规模化的海草苗圃

培育及幼苗定植，使 PGPM 与海草床修复技术融合，

更好地促进海草的生长和环境适应性。DSEs 与海草

之间潜在的共生关系尚需要进一步挖掘。

（2）需要加强借助分子生物学技术、生物信息学

分析手段，通过转录组、蛋白组以及代谢组学分析，

探究非生物胁迫下 PGPM 与海草之间的分子互作机

制。例如，利用 GFP 标记探究 PGPM 的定植部位，为

解析促生菌的作用机制提供参考。Zhou 等 [11] 通过

16S rRNA 扩增子测序以及数据生信分析发现，海草

促生菌株 XT37 可以在海草根际成功定植，通过富集

和抑制铁循环和硫循环细菌类群的丰度，诱导根际微

生物群的特异性变化。大量研究发现，植物通过重塑

微生物群落来增强对生物和非生物胁迫的抵抗力 [86]。

未来可借助组学技术分析面对不同环境胁迫时，海草

如何调控 PGPM 富集，并揭示 PGPM 增强海草胁迫耐

受的分子机制，为海草 PGPM 精确有效地应用于海草

床生态保护和修复提供参考。
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The research progress of plant growth-promoting
microorganisms in seagrass

Wang meiyu，Zhen wenquan，Zhang lina

(School of Marine Science, Tangshan Normal University, Tangshan 063000, China)

Abstract: Seagrass meadows play a vital role in protecting marine biodiversity, mitigating ocean acidification, and
preventing soil erosion in the coastal ecosystem. However, global climate change and human activities seriously af-
fect the life of seagrass, which cause the widespread degradation of the seagrass and threaten the safety of coastal
ecosystems.  Recently,  the  vital  value  of  microorganisms  in  promoting  the  energy  flow  of  seagrass  meadows  and
their growth and development has gradually gained attention. Plant growth-promoting microorganisms(PGPM) will
play their value in seedling cultivation, plant transplantation, seed planting and other techniques of seagrass mead-
ow  restoration.  This  paper  reviewed  the  research  on  how  microorganisms  interacts  with  seagrass  to  promote  the
growth of plants and increase the resistance to abiotic stress.  We introduced the mechanism of PGPM to enhance
plant stress tolerance under high temperature, high salt, and low light. We propsoed that modern molecular biologic-
al technique should be used to screen seagrass PGPM, clarify the colonization site of PGPM, and explore the mo-
lecular  interaction  mechanism  between  PGPM  and  seagrass  in  different  environmental  conditions.  This  paper  is
some advice for promoting the application of PGPM in seagrass meadow restoration and seagrass protection.
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