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摘 要：【目的】探明新疆北部罗布麻内生细菌和根际细菌的多样性及群落组成，筛选具有高

效、专一性脱胶潜力的菌株资源。【方法】采集克拉玛依、阜康、乌鲁木齐及吐鲁番 4 个地区的

罗布麻样品，利用 16S rRNA 基因高通量测序技术分析细菌群落结构；采用纯培养技术分离菌

株，并通过刚果红染色与酶活力测定筛选具有木聚糖酶和果胶酶活性，而无纤维素酶活性的功能菌

株。【结果】高通量测序共鉴定出 38 门 345 科 872 属的细菌。其中假单胞菌门(Pseudomonadota)和

放线菌门(Actinomycetota)为优势菌门。细菌丰度与多样性表现为根际土壤>根部>叶>茎；吐鲁番

样地微生物丰度和多样性低于其他三地。从样品中分离获得 361 株纯培养细菌，分属于 4 门 47 科

86 属。从中筛选出 9 株专性脱胶功能菌，其中 7 株(77.78%)为来源于茎和叶的内生菌。功能最优

菌株 Bacillus rugosus (VFS.M1.04)的木聚糖酶与果胶酶活力分别为 2 237 U/mL 和 1 002 U/mL。【结

论】罗布麻内生细菌与根际细菌群落结构受所处生境和植物部位影响。Bacillus 是其中的优势功

能菌属，采用“同源筛选”策略从其茎、叶内生菌中能有效获得脱胶能力强且不损伤纤维素的优良

菌株，为开发罗布麻绿色生物脱胶工艺提供了宝贵的菌种资源与理论基础。
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Abstract: [Objective] To elucidate the diversity and community composition of endophytic and 

rhizospheric bacteria associated with Apocynum venetum in northern Xinjiang and to screen the 

strains with efficient and specific degumming potential. [Methods] Samples of A. venetum were 

collected from four regions: Karamay, Fukang, Urumqi, and Turpan. The bacterial community 

structure was analyzed by 16S rRNA gene high-throughput sequencing. Pure-culture techniques 

were employed for strain isolation, and functional strains exhibiting xylanase and pectinase 

activities but lacking cellulase activity were screened by Congo red staining and enzyme activity 

assays. [Results] High-throughput sequencing identified 872 genera of bacteria belonging to 

345 families of 38 phyla, among which Pseudomonadota and Actinomycetota were the dominant 

phyla. Bacterial abundance and diversity followed the order: rhizospheric soil>root>leaf>stem. 

Microbial abundance and diversity at the Turpan site were lower than those at the other sampling 

sites. A total of 361 bacterial strains were isolated in pure culture, belonging to 86 genera, 

47 families of 4 phyla. Nine specific degumming strains were screened out, of which seven 

(77.78%) strains were endophytes derived from stems and leaves. The optimal functional strain, 

Bacillus rugosus (VFS. M1.04), showed xylanase and pectinase activities of 2 237 U/mL and 

1 002 U/mL, respectively. [Conclusion] The community structures of endophytic and rhizospheric 

bacteria associated with A. venetum are significantly influenced by habitats and plant parts. Bacillus 

is the dominant functional genus, and the homologous screening strategy effectively enables the 

acquisition of elite strains with strong degumming capacity and no cellulose degradation from stem 

and leaf endophytes. This study provides valuable microbial resources and a theoretical basis for 

developing a green biological degumming process for A. venetum. These findings support the 

targeted exploitation of plant-associated microbial strains for sustainable fiber processing.
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罗布麻(Apocynum venetum L.)为夹竹桃科多

年生草本灌木，广泛分布于亚洲、欧洲和北美

的温带地区，尤其在盐碱地、河岸及沙质土壤

等生境中，常被用作药物和纤维来源[1]。在中国

北方大多数省区均有生长[2]，其中新疆沙漠地区

的罗布麻品质最佳[3-4]。罗布麻纤维织物因具有

独特的抗菌性能和舒适性而备受关注，以其优

良的纤维特性被誉为“野生纤维之王”[5]。罗布麻

应用历史悠久，在新疆尉犁、若羌地区罗布麻

制衣已有 300 年历史[6]。罗布麻麻秆韧皮部纤维

制备的织物具有高透气性、防紫外线、抗菌等

性能，对大肠杆菌、金黄色葡萄球菌和白色念

珠菌的抑制率可达 90%[7-8]。此外，罗布麻含有

黄酮类、木脂素类等化合物[6]，且具有耐盐碱、

耐旱等特性，因此罗布麻在医学和生态学领域

具有重要应用潜力。在新疆尉犁县围绕罗布麻

已形成纺织、食品、旅游等多产业融合的发展

模式，因地制宜地带动了地区经济发展[9]。

植物内生和根际细菌作为植物根际的重要

组成部分，在生态结构以及农业、工业生产中

具有独特地位。内生和根际细菌能通过合成生

长调节因子、增强植物抗氧化酶系统、分泌胞

外多糖等方法[10-13]，提高植物的抗逆能力和生

物量。其次，内生和根际细菌会直接产生或诱

导植物提高特定分泌物的合成，这些分泌物包

括有机酸、黄酮类物质和挥发性有机化合物等，

它们不仅能促进植物生长，而且在医药、农业

生产中也发挥重要作用[14-15]。另一方面，根际

和内生细菌作为特殊生境中的微生物资源，在

酶制剂生产中具有重要价值，可产生包括纤维

素酶、淀粉酶、木糖酶、果胶酶在内的多种生

物酶[16]。因此，挖掘植物内生和根际菌株资源

在生产实践中具有重要意义。

作为重要的麻类资源，罗布麻纤维的开发

利用面临一个关键瓶颈——罗布麻韧皮部中含

有大量胶质，使纤维类和非纤维类物质粘连，

严重影响其可纺性[6,17]。因此，脱胶工艺一直是

麻类预处理工艺中的重要环节。目前，罗罗布

麻等纤维脱胶方法主要有化学脱胶、物理脱胶、

生物脱胶以及联合脱胶 4 种方式[18]。其中化学

脱胶技术成熟但污染严重[19]；物理脱胶利用微

波、超声波、超临界流体等方法去除胶质，虽

高效便捷，但存在脱胶效果差、纤维可纺性能

不稳定的问题[17]；相比之下，生物脱胶是利用

微生物或其分泌的酶专一性地分解胶质。早在

20 世纪，研究就发现霉菌、芽孢杆菌等可分泌

聚半乳糖醛酸酶和木聚糖酶等分解胶质的酶，

这些微生物在一定工艺条件下脱胶率可达 90%

以上，且在保持麻类原有力学性能的同时对环

境影响更小[20-23]。生物脱胶具有条件温和、环

境友好、能耗低等突出优势，是当前最具发展

潜力的绿色脱胶技术[24-25]。同时，生物脱胶技

术在高效菌种的选育、工艺参数的优化以及酶

系代谢调控机制等方面仍有广阔的探索空间，

具有重要的研究价值。例如，Ntabo 等[26]从肯尼

亚红树林分离出大量具有果胶酶、蛋白酶、几

丁质酶活性的菌株。王慧慧等[21]利用异源菌株

探索了苎麻的最优脱胶条件，其中最优条件下

甘露聚糖酶活力为 48.25 U/mL，木聚糖酶活力

为 44.83 U/mL。然而，生物脱胶中酶制剂研发

和生产成本高，且处于异源生存环境中的脱胶

菌株活性会受到影响[27]。针对这些问题，以往

的研究一方面聚焦于脱胶工程菌株的构建[28]；

另一方面，随着对微生物资源的不断挖掘，特

殊环境中的微生物体现出独特的适应能力，分

离与麻类植物同源的野生脱胶功能菌以及驯化

复合菌系，具有重要的研究价值[29-30]。其中利

用基因工程手段构建高效工程菌株过程复杂且

成本高昂，所以在特殊环境中筛选野生型功能

菌株具有实际的研究意义。

新疆天山以北地区处于北温带，气候干旱，

土壤盐碱化程度高。罗布麻植株在高盐高碱的

胁迫下，其内生和根际微生物群落可能具备特

殊的代谢特性，其独特的微生物群落具有广泛

的生态学、经济学价值[31]。同时，鉴于罗布麻

内生细菌和根际细菌所处环境的营养结构多为
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胶质[32]，其中必然存在能够以胶质为碳源的菌

株。为了保持纤维强度，脱胶功能菌株需要分

泌高活力的木聚糖酶和果胶酶，且不分解纤维

素。因此，从罗布麻自身微生态系统中同源筛

选功能菌株，有望获得脱胶能力强、适应性好

的优良菌种，为罗布麻的生物脱胶工艺提供核

心材料支撑。

1　　材料与方法材料与方法

1.1　样品采集及处理

1.1.1　样品采集

于 2024 年 6 月，在新疆维吾尔自治区北部

的 4 个区域——吐鲁番市高昌区(VT)、克拉玛

依市乌尔禾区(VK)、乌鲁木齐市水磨沟区(VU)

和昌吉回族自治州阜康市(VF)，采集健康的罗布

麻植株。每个样地采集 3 个重复样本，每个样

本之间至少间隔 3 m。使用无菌器具分别收集其

根部(R)、茎部(S)、叶片(L)以及根际土壤(M)。

采集后立即用石蜡封存切口，并将其置于低温

保温箱中运输保存。根际土壤的采集采用“抖根

法”，即抖落根部松散的大块土壤后，收集紧密

附着在根系表面 1−4 mm 范围内的土壤，存入无

菌袋中低温保存。详细记录各采样点的地理坐

标、年均降水量及采样时温度等信息(表 1)。

对于免培养样品处理，取新鲜罗布麻根、

茎、叶样品和根际土壤样品，其中组织样品经

无菌水冲洗后，用锡箔纸分别包裹各部分样品，

并迅速投入液氮中速冻，随后转移至−80 ℃超低

温冰箱中保存，用于后续高通量测序。

1.1.2　样品预处理

将植物样品用无菌清水冲洗以去除表面泥

土，随后置于超声波清洗器中反复清洗直至水

清澈。在超净工作台中，依次使用体积分数为

75% 的乙醇浸泡 5 min、体积分数为 5% 的次氯

酸钠溶液浸泡 5 min 进行表面消毒，每次消毒后

均用无菌水冲洗 3 次。为验证表面消毒效果，

取 100 μL 最后一次的无菌水清洗液涂布于 ISP2

培养基上，于 28 ℃培养 4 d，若无菌落长出，

则说明表面消毒彻底。将消毒后的植物样品于

无菌环境下晾干，分装于无菌试管中，4 ℃保存

备用。根际土壤样品去除砂石等杂质后，密封

于无菌试管，4 ℃保存。

1.2　罗布麻内生和根际细菌高通量测序

免培养样品的细菌 16S rRNA 基因高通量

测序委托广东美格基因科技有限公司完成。

简要流程如下：使用磁珠法土壤 DNA 提取试

剂盒 (Findrop 公司)进行基因组 DNA 抽提后，

利用 NanoDrop One (ThermoFisher Scientific 公

司)检测 DNA 的浓度和纯度。以基因组 DNA

为 模 板 ， 使 用 带 barcode 的 特 异 引 物 799F 

(5′-AACMGGATTAGATACCCKG-3′ ) 和 1193R 

(5′-ACGTCATCCCCACCTTCC-3′)及 Premix Taq

对 V5−V7 区进行扩增。PCR 反应体系(50 μL)：

2×Premix Taq 25 µL，上、下游引物(10 µmol/L)

各 1 µL， DNA 模 板 50 ng， ddH2O 补 充 至

50 µL。PCR 反应条件：94 ℃预变性 5 min；

94 ℃变性 30 s， 52 ℃退火 30 s， 72 ℃延伸

30 s，共 30 个循环；72 ℃终延伸 10 min。后续

建库按照 NEBNext® UltraTM DNA Library Prep 

表1　采样点环境信息

Table 1　Environmental information of the sampling sites

Region

Urumqi

Fukang

Turpan

Karamay

Latitude (N)

43.801 133°

44.367 607°

43.015 043°

46.028 511°

Longitude (E)

87.731 104°

87.795 138°

88.981 698°

85.232 134°

Average annual 
precipitation (mm)

237.6

236.0

16.4

108.9

5-day average atmospheric 
temperature (℃)

37

35

42

40

Sample plot type

Abandoned land

Saline-alkali soil

Saline-alkali soil

Saline-alkali soil
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Kit for Illumina®标准流程进行操作，完成后以高

通量测序平台 HiSeq 或 MiSeq 进行上机测序。

随后采用 DADA2 进行序列过滤与去噪，设置核

心参数如下，截取 reads 片段长度，默认不做截

取；reads 错误碱基数，超过 2 则去掉该条 read；

设置 reads 最低质量值(Q 值)阈值，若 reads 质量

值低于 2，则舍弃该条 read。随后使用 QIIME 2

降噪进行物种注释，仅保留置信度≥0.8 的注释

结果。

1.3　罗布麻纯培养细菌分离与鉴定

1.3.1　菌株分离、纯化与保藏

取 20 g 植物样品于无菌的破碎机中粉碎，

后通过无菌研钵进行充分研磨，以将植物内细

菌充分释放。取 1 g 样品于无菌试管中，进行

10 倍梯度稀释，稀释浓度为 10−1、10−2、10−3；

取 1 g 根际土壤，稀释浓度为 10−3、10−4、10−5。

分别吸取 100 μL 不同浓度的稀释液，涂布于预

实验确定的 4 种最适培养基[33] M1 (TWYE)、

M2 (cellulose-proline)、 M6 (histidine-raffinose)、

R2A 平板中，将平板置于 28 ℃培养箱培养 3−5 d，

统计各培养基中不同细菌的数量。挑取不同形

态的单菌落，之后通过平板划线进行反复纯化，

直至获得纯化菌株，并用 30% 甘油保存至

−80 ℃超低温冰箱。菌株编号命名格式为[地区

编号]+[组织部位编号]+[培养基编号]+[菌落序

列号]。

本研究所有菌株信息已上传至 NCBI，登录

号为 PX678207−PX678568。

1.3.2　菌株 16S rRNA 基因序列扩增与测序

挑取纯化单菌落溶于 5% Chelex-100 的无菌

溶液，于 99 ℃下裂解 10 min，以释放菌体中的

DNA。使用细菌的 16S rRNA 通用引物 27F 

(5′-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3′ ) 和 1492R 

(5′-TACGGYTACCTTGTTAYGACTT-3′)进行 PCR

扩增。PCR 反应体系(25 μL)：DNA 模板 1 μL，

上、下游引物 (10 μmol/L)各 1 μL，2×EasyTaq 

PCR SuperMix 12.5 μL，ddH2O 9.5 μL。PCR 扩

增程序：94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 1 min，

55 ℃退火 1 min，72 ℃延伸 1 min，共 35 个循

环；72 ℃终延伸 10 min；4 ℃保存。PCR 产物

经 1.5% 琼脂糖凝胶电泳检测后，将条带清晰的

PCR 产物送至生工生物工程(上海)股份有限公司

测序。将获得序列结果通过 NCBI 在线标准菌株

数据库(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi)使

用 BLAST 程序进行同源性比对，并选取相似度

最高的已发表模式菌株序列作为参考。

1.4　脱胶功能菌筛选与酶活力测定

1.4.1　功能菌株筛选(刚果红染色法初筛)

将分离得到的细菌菌株于 28 ℃、180 r/min

培养 72 h。取发酵液 100 μL 接种在果胶固体筛

选培养基和木聚糖固体筛选培养基中[5]，置于

28 ℃恒温培养箱 72 h 后，向平板上倾倒 0.15%

刚果红染液染色处理 20 min，覆盖质量浓度为

1 mg/mL 的溶液。随后弃去刚果红溶液，加入

1 mol/L NaCl 溶液脱色处理 20 min。之后去除

NaCl 溶液，仔细观察并挑选菌落周围出现透明

圈的菌株[33]，初步定性选择具有木聚糖酶和果

胶酶活力的菌株。

1.4.2　酶活力定量测定(复筛)

采用 3,5-二硝基水杨酸 (3,5-dinitrosalicylic 

acid, DNS)比色法测定初筛阳性菌株的木聚糖

酶、果胶酶及纤维素酶活力，筛选木聚糖酶和

果胶酶活力高且无纤维素酶活力的菌株，具体

方法如下。

首先绘制标准曲线，分别以木糖(检测木聚

糖酶)、半乳糖醛酸(检测果胶酶)、葡萄糖(检测

纤维素酶)使用 pH 5.5 的磷酸缓冲液(磷酸氢二钠

0.624 6 g 和磷酸二氢钾 9.078 g 溶于 1 L 水中)配

制 1 mg/mL 的标准溶液。之后用磷酸缓冲液梯

度稀释标准液为 0.05、0.10、0.20、0.30、0.40、

0.50 mg/mL 的系列工作液。使用 DNS 法测定工

作液在 540 nm 波长下的吸光度值，重复 3 次，

以此绘制标准曲线。之后制备粗酶液，将菌株

按体积分数 2% 接种于发酵培养基中，在 28 ℃、
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200 r/min 培养 24 h。培养结束后，经过 4 ℃、

4 000 r/min 离心 15 min，收集上清液即为粗酶

液，并添加 1 倍体积的磷酸缓冲液稀释酶液[34]。

最后进行酶促反应及酶活力测定，底物分别以

果胶、木聚糖和羟甲基纤维素钠溶液作为 3 种

酶的底物，在 10 mL 试管中加入 1.0 mL 相应底

物溶液和 0.2 mL 粗酶液，混匀后于 50 ℃水浴中

精确反应 30 min，随后立即加入 2.0 mL DNS 试

剂终止反应并显色，沸水浴 5 min 后冷却，随后

于 540 nm 波长下测定吸光度值，酶促反应重复

3 次。根据标准曲线计算反应产生的还原糖量。

酶活力单位(U)定义为：在上述反应条件下，每

分钟催化底物产生 1 μmol 还原糖(以相应标准品

计)所需的酶量。酶活力(U/mL)按公式(1)计算。

酶活力=(还原糖含量×1 000×稀释倍数)/

(酶液体积×反应时间) (1)

式中：反应时间为 30 min，酶液体积为 0.2 mL。

2　　结果与分析结果与分析

2.1　罗布麻不同样地和组织部位细菌群

落差异

2.1.1　群落 α多样性分析

本研究对 4 个样地的罗布麻样品的 16S 

rRNA 基因进行高通量测序，并通过 α 多样性指

数评估其细菌群落的丰富度和多样性。不同样

地及罗布麻不同部位的细菌群落结构存在差

异(表 2)。

对比 4 个采样地的 α 多样性发现，阜康

(VF)、克拉玛依 (VK)和乌鲁木齐 (VU)样地的

Chao1 指数显著高于吐鲁番(VT)，表明吐鲁番罗

布麻的丰富度低于其他 3 个样地。4 个样地的

Simpson 指数均低于 0.050 00，Shannon 指数均

高于 5.000 00，表明所有样地均保持了较高的细

菌物种多样性。其中，乌鲁木齐(VU)的 Simpson

指数最低，为 0.026 69，Shannon 指数最高，为

7.876 67，表明乌鲁木齐的罗布麻细菌群落多样

性高且物种分布均匀。另外，吐鲁番罗布麻

(VT)的细菌群落均匀度显著低于其他样地。

对罗布麻不同组织部位的 α 多样性进行比

较发现，根际土壤(M)和根部(R)的 Chao1 指数

与 Shannon 指数显著高于茎(S)和叶(L)，表明罗

布麻根和根际具有更高的细菌丰富度。茎部(S)

的 Simpson 指数最高，为 0.122 31，Shannon

指数最低为 5.651 00，表明罗布麻茎中细菌群

落丰度和物种多样性低于其他部位，且优势

菌主导地位较为突出。相比之下，罗布麻根

际土壤 (M)和根部 (R)的 Shannon 指数分别为

8.634 75 和 8.002 50， Simpson 指 数 分 别 为

0.016 72 和 0.016 35，表现出土壤和根部中高多

样性且均匀的群落特征。从组织部位整体细菌

丰富度和多样性来看，根际土壤>根>叶>茎。

2.1.2　群落 β多样性分析

为了深入分析样品间的微生物群落结构整

体差异，本研究采用了基于 Bray-Curtis 距离的

β 多样性分析方法。通过主坐标分析(principal 

coordinates analysis, PCoA)对样品进行了可视化

表2　罗布麻细菌群落的α多样性指数

Table 2　 Alpha diversity indices of Apocynum 

venetum bacterial communities

Sample

VF

VK

VT

VU

M

L

R

S

Chao1 index

1 374.50a

1 328.00a

1 073.75b

1 346.17a

2 295.99A

795.83C

1 410.25B

620.33C

Simpson index

0.057 56a

0.060 24a

0.058 15a

0.026 69b

0.016 72C

0.047 67B

0.016 35C

0.122 31A

Shannon index

7.291 67ab

7.239 17b

6.856 67c

7.876 67a

8.634 75A

6.976 00BC

8.002 50AB

5.651 00C

The alpha diversity indices for the four sampling sites and 

four plant parts were presented in rows 1− 4 and rows 5− 8, 

respectively. One-way analysis of variance (ANOVA) was 

performed with n=12, and Duncan’s multiple range test was 

used for intergroup significance testing. Different letters 

indicate significant differences between groups P≤0.05, while 

the same letter indicates no significant difference.
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展示，阜康(VF)和乌鲁木齐(VU)样品在 PCoA

图中的位置较为接近(图 1A)，表明阜康和乌鲁

木齐样地的微生物群落组成具有较高的相似性。

相反，克拉玛依(VK)和吐鲁番(VT)样品在图中

与其他样地的样品距离较远，表明这些样品的

微生物群落组成与其他样品相比存在差异，相

似性较低。从组织部位分析(图 1B)发现，罗布

麻的茎(S)和叶(L)样品在 PCoA 图中的位置较为

接近，这表明罗布麻茎和叶的微生物群落组成

具有一定的相似性。土壤(M)和根(R)样品则与其

他部位样品的距离较远，这可能反映了这些部

位的微生物群落组成与其他部位相比具有较大

的差异性。

2.1.3　罗布麻根际和内生细菌优势菌群

为进一步解析罗布麻细菌群落结构，通过

分析 16S rRNA 基因高通量测序得到的可观测细

菌，罗布麻内生及根际细菌群落包含 38 门 345

科 872 属，主要由假单胞菌门(Pseudomonadota，

占 42.67%)、 放 线 菌 门 (Actinomycetota， 占

28.53%)、拟杆菌门 (Bacteroidota，占 14.26%)、

芽孢杆菌门(Bacillota，占 7.14%)构成(图 2A)，

这 4 个门在整体微生物丰度中占比超过 92.00%。

然而，属水平丰度前 20 的细菌全部分属于这

4 个门(图 2B)，其中 Actinomycetota 包含类诺卡

氏 菌 属 (Nocardioides)、 分 枝 杆 菌 属

(Mycobacterium)、链霉菌属(Streptomyces)、节杆

菌属(Arthrobacter)、考克氏菌属(Kocuria)和诺卡

氏菌属(Nocardia) 6 个属；Bacillota 拥有芽孢杆菌

属(Bacillus)、土地芽孢杆菌属(Terribacillus) 2 个

属；Bacteroidota 包含金黄线菌属(Chryseolinea)

和吉莱氏菌属(Gillisia) 2 个属；其余 10 个属均

属于 Pseudomonadota。

深入对比罗布麻不同样地和组织部位的细

菌丰度，发现不同样地间特定菌属丰度有所不

同(图 3)。结果显示，不同样本类型中微生物属

的分布存在明显差异。就不同样地而言(图 3A)，

阜康地区的罗尔斯通氏菌属(Ralstonia)、中生根

瘤菌属 (Mesorhizobium) 等，乌鲁木齐地区的

Nocarida、鞘氨醇单胞菌属 (Sphingomonas)等，

克拉玛依地区的金黄杆菌属(Chryseobacterium)

等属以及吐鲁番地区的鲍特氏菌属(Bordetella)、

Bacillus 等菌属相对丰度最高，体现了各个样地

的群落特点。在不同组织中特定的细菌丰度也

出现明显差异(图 3B)，其中，根际土壤优势菌

图1　样品β多样性PCoA主坐标分析

Figure 1　Sample beta diversity principal coordinates analysis (PCoA). A: PCoA of bacterial communities from 

different sampling sites (n=12); B: PCoA of bacterial community structure in different tissue parts (n=12).
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属为 Bordetella、Sphingomonas 等；叶片中优势

菌属为 Ralstonia、Mesorhizobium 等；根部的优

势菌属为 Mycobacterium、Nocardioides 等；茎

中的优势菌属为欧文氏菌属(Erwinia)、泛菌属

(Pantoea)。如图 3A、3B 所示，组织部位热图的

颜色分布较样地热图更为集中，可能是因为植

物内部不同部位对微生物群落的选择性更强，

微生境对菌群结构的影响可能比不同生境差异

更为显著。

2.2　基于纯培养的罗布麻内生和根际细

菌群落特征

从 4 个地区的罗布麻样品中共分离、纯

化并保藏了 361 株细菌，基于 16S rRNA 基

因扩增子鉴定，这些菌株分属于 4 门 8 纲

图2　基于高通量测序的罗布麻内生及根际细菌整体群落组成

Figure 2　Overall community composition of endophytic and rhizospheric bacteria of Apocynum venetum based 

on high-throughput sequencing. A: Community composition at the phylum level (Showing the top 20 phyla); B: 

Community composition at the genus level (Showing the top 20 genera).
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图3　不同组织和样地间罗布麻细菌群落在属水平的相对丰度

Figure 3　Relative abundance of Apocynum venetum bacterial communities at the genus level between different 

tissues and sampling sites. A: Relative abundance across different sampling sites; B: Relative abundance across 

different tissue parts.
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26 目 47 科 86 属。可培养菌株在门水平分布

在 Pseudomonadota (40.61%)、 Actinomycetota 

(33.43%)、 Bacillota (23.47%) 和 占 比 较 少 的

Bacteroidota (2.49%) (图 4A)。在属水平，丰度

前 20 的主要优势属有 Bacillus、Pseudomonas、

Nocardiopsis， 分 别 占 比 22.39%、 14.93%、

10.07% (图 4B)。其中，各有 9 个菌属分别属于

Actinomycetota 和 Pseudomonadota，另 2 个属为

Bacillota。

2.3　高效脱胶菌株 VFS.M1.04 的获取

通过刚果红染色法从 361 株细菌中进行初

筛，结果表明其中产木聚糖酶的菌株 29 株，产

果胶酶的菌株 19 株，其中，同时能分解木聚糖

和果胶的菌株共有 15 株。这些菌株分别分布在

克拉玛依 5 株、乌鲁木齐 4 株、阜康 3 株、吐

鲁番 3 株，其中 7 株(46.67%)来源于罗布麻叶

片。15 株脱胶功能菌分别属于 Actinomycetota、

图4　纯培养分离菌株的群落组成

Figure 4　 Community composition of pure-cultured isolated strains. A: Distribution at the phylum level; B: 

Distribution at the genus level (Top 20 genera are shown).
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Bacillota、 Pseudomonadota 3 个 门 ， 其 中

Acinetobacter 和 Bacillus 各 占 4 株 ， 为 优 势

菌属。

对上述 15 株菌进行液体发酵并测定其粗酶

液的木聚糖酶、果胶酶及纤维素酶活力。得到木

糖标准曲线为 Y=4.493 9X+0.020 1，R2=0.997 3；

葡萄糖标准曲线为 Y=3.314 6X − 0.0524， R2=

0.992 6；半乳糖醛酸标准曲线为 Y=4.619 4X+

0.025 6，R2=0.996 9。经过酶促反应得到各菌株

酶活，最终成功筛选出 9 株同时具有木聚糖酶

和果胶酶活性，且不具备纤维素酶活的目标脱

胶功能菌株(表 3)。其中，7 株(77.78%)为内生

菌，并多来源于罗布麻的茎和叶，2 株来源于根际

土壤。根据种属信息发现，其中有 4 株 Bacillus，

2 株为 Pseudomonas。这 9 株菌的酶活力差异

显著(图 5)，酶活力最高的 3 株菌 VFL.M2.11、

表3　脱胶功能菌株在NCBI数据库中比对结果

Table 3　Comparison results of degumming strains in the NCBI database

Strain number

VKS.M6.16

VKR.R2A.05

VUL.M2.02

VUL.M2.03

VUL.R2A.01

VFL.M2.11

VFS.M1.04

VTS.R2A.04

VTK.M1.04

Top-hit taxon

Arthrobacter subterraneus

Mesorhizobium sediminum

Pseudomonas oryzihabitans

Stutzerimonas stutzeri

Prolinoborus fasciculus

Bacillus zhangzhouensis

Bacillus rugosus

Bacillus halotolerans

Bacillus safensis subsp.

Top-hit strain

CH7

YIM M12096

PX765803

ATCC 17588

CIP 103579

DW5-4

SPB7

ATCC 25096

FO-36b

Similarity (%)

99.30

98.84

99.79

99.31

99.57

99.23

99.24

99.36

99.21

Phylum

Actinomycetota

Pseudomonadota

Pseudomonadota

Pseudomonadota

Pseudomonadota

Bacillota

Bacillota

Bacillota

Bacillota

Genus

Arthrobacter

Mesorhizobium

Pseudomonas

Stutzerimonas

Acinetobacter

Bacillus

Bacillus

Bacillus

Bacillus

图5　脱胶功能菌株酶活评价

Figure 5　 Evaluation of enzyme activity of degumming functional strains. One-way analysis of variance 

(ANOVA) was employed with (n=3). Different letters indicate significant differences between groups (P≤0.05), 

while the same letter indicates no significant difference. Lowercase letters denote the significance of xylanase 

activity, and uppercase letters denote the significance of pectinase activity.
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VFS.M1.04 和 VTS.R2A.04 均为 Bacillus。其中，

菌株 VFS.M1.04 的酶活力最强，其木聚糖酶活力

达到 2 237 U/mL，果胶酶活力达到 1 002 U/mL。

3　　讨论讨论

3.1　罗布麻细菌群落结构受生境与植物

部位双重影响

本研究结果显示，罗布麻内生及根际细菌

群落以 Pseudomonadota 和 Actinomycetota 为优

势菌门，这一发现与小麦、石斛等植物中的研

究结果一致[10,35-37]，表明 Pseudomonadota 和

Actinomycetota 在植物-微生物互作中可能扮演

着核心角色。此外，本研究从纯培养物中分

离到的菌株与高通量测序中丰度前四的门一

致。在属水平上，高通量测序中可观测到的

丰度前 20 的属中，有 Bacillus、Pseudomonas、

Streptomyces、 Kocuria、 Arthrobacter、

Mycobacterium 共 6 个属被成功分离。通过纯培

养和高通量测序在不同分类水平进行对比，发

现纯培养分离的细菌约占高通量测序检测到细

菌群落的 1/10。

在不同的组织部位，细菌的丰富度与多样

性在根际土壤中最高，并沿着根、叶、茎的生

态梯度递减，这清晰地反映了从土壤到植物内

部，营养环境愈发专一、生态位选择增强，细

菌多样性降低。在不同生境下，本研究发现吐

鲁番和克拉玛依干旱样地的细菌丰度低于阜康

和乌鲁木齐。罗布麻生境一般为干旱、高盐碱

的土壤，在这种胁迫生境下，罗布麻可能倾向

于招募具有特定促生、抗逆功能的微生物以协

助其适应逆境，并且相较于不同采样地，微生

物所处的组织环境对微生物的选择能力更

强(图 3)。

3.2　Bacillus 是罗布麻微生态系统中的

核心功能类群

在属水平上，Bacillus 无论在总体分离菌株

(22.39%)还是在脱胶功能菌株(44.4%)中均优势

明显。这与骆驼刺、甘草等其他干旱区植物的

细菌群落分布一致[38-39]。本研究推测这样的表

现主要归因于芽孢杆菌能够产生抗逆性极强的

芽孢，使其在罗布麻所处的干旱、盐碱胁迫环

境中具备更强的生存优势。此外，芽孢杆菌通

常能够通过产生 ACC 脱氨酶、铁载体和生物膜

等多种方式促进植物生长与抗逆能力，这或许

正是其成为罗布麻在严峻环境中不可或缺的共

生伙伴的原因之一。程芬等[5]与邬金云等[40]在罗

布麻及亚麻脱胶研究中也均以芽孢杆菌作为关

键菌种，这与本研究结果相互印证，共同凸显

了芽孢杆菌在麻类生物脱胶应用中的巨大潜力。

3.3　同源筛选获得的内生菌株展现出卓

越的脱胶应用潜力

经过二级筛选，本研究最终获得了 9 株能

够同时分泌高活力木聚糖酶和果胶酶、且不分

解纤维素的特异性脱胶功能菌株。本研究发现

其中 7 株(77.78%)为内生菌，且酶活力最高的

3 株菌均为来源于罗布麻茎和叶的 Bacillus。造

成这一结果的原因可能是罗布麻茎叶内部的特

殊微环境，它们可能以果胶、半纤维素等胶质

作为主要碳源，对其中定殖的内生菌构成了自

然选择压力，驱使它们进化出高效分解这些

特定物质的酶系。因此，采用“同源筛选”策

略——即从植株自身筛选功能菌株，能够更高

效地获得兼具高酶活性和高度环境适应性的优

质菌种资源。

在酶活力方面，本研究获得的最优菌株

Bacillus rugosus (VFS.M1.04)，其木聚糖酶活力

为 2 237 U/mL，果胶酶活力为 1 002 U/mL，对

比其他异源(土壤、昆虫肠道)的脱胶菌株，酶活

力优势明显。朱豪杰等[41]将从克氏原螯虾肠道

筛选到的类芽孢杆菌进行发酵优化后，得到在

最优条件下菌株果胶酶活力为 206.37 U/mL。吴

丽艳等[42]从亚麻沤麻水、亚麻种植土、沤麻残

渣堆积土中筛选得到的最优菌株 YN1.1 为芽孢

杆菌，其果胶酶活力为 103.8 U/mL，木聚糖酶
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活力为 92.1 U/mL。因此，来自罗布麻茎内的细

菌受到长期的环境选择，对罗布麻中果胶和木

聚糖的利用能力远高于其他环境的微生物。另

外，对比王楚元[43]将商用酶液直接应用于脱胶

工艺，测得夏盛木聚糖酶活力为 2 400 U/mL，

丹尼悦果胶酶为 3 046 U/mL。本研究得到菌株

的果胶酶活力仍低于商业酶制剂，但源于植物

内生环境的安全性和适应性，使其在开发高效、

低损伤、绿色的罗布麻生物脱胶工艺中具有独

特的应用价值。

4　　结论结论

本研究系统解析了新疆北部罗布麻内生及

根际细菌多样性，筛选获得具有应用潜力的同

源脱胶功能菌株。该植物内生及根际细菌群落

以 Pseudomonadota 和 Actinomycetota 为优势类

群，群落丰富度与多样性呈现土壤>根>叶>茎的

特征。通过纯培养，本研究获得的 361 株细菌

分属 4 个优势门、86 个属，其群落结构与高通

量测序结果基本吻合，可较好表征罗布麻可培

养微生物资源特征。

采用“同源筛选”策略，从罗布麻茎、叶组

织中筛选获得多株高效脱胶内生菌。最优菌株

Bacillus rugosus (VFS.M1.04)的木聚糖酶活力为

2 237 U/mL，果胶酶活力为 1 002 U/mL。实验

结果表明 Bacillus 既是罗布麻微生态系统的优势

菌属，也是脱胶功能菌株的核心类群，在生态

保护与工业应用中均具潜在价值。

本研究丰富了干旱区植物-微生物互作的理

论体系，为罗布麻绿色纺织加工产业提供了优

良菌种资源及理论支撑，为从宿主植物特异生

境中发掘高效功能菌株提供了新思路。后续将

聚焦功能菌株的发酵工艺优化及脱胶应用效能

评估。
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