
 

合理配施有机肥下根际微生物防控土传病害机理研究进展
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摘要: 土传病害因分布范围广、传播速度快且危害性严重，成为限制作物产质量提高的主要因素。近年来，多

组学技术的发展揭示了合理配施有机肥下土壤微生物菌群结构和功能变化及其对土传病害的作用机理，对减少

化肥施用和对农药的依赖，促进农业优质绿色发展具有重大意义。本文综述了合理配施有机肥对土传病害的防

控效应，分析了合理配施有机肥下根际微生物调控土传病害的结构和功能响应，描述了调控根际微生物的土壤

驱动因素，进一步从根际土壤微生物的直接作用、土壤微生物互作以及诱导植物免疫等方面，探究阐述了与根

际微生物群落调控相关的抑病机理，探讨与展望了今后合理配施有机肥影响土传病害的重点研究方向，旨在通

过施肥管理调控土壤微生物多样性和稳定性，进而促进土壤和植物健康。
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Abstract: Soil-borne diseases have become a major factor limiting the improvement of crop yield and quality
because of their wide distribution, rapid spread, and server harmfulness. In recent years, advances in multi-omics
technologies have shed light on the changes of soil microbial community structure and function under rational
application of organic fertilizers, as well as their mechanisms of inhibiting soil-borne diseases. These insights are
of great significance to reduce chemical fertilizers and pesticides application and promote the agricultural green
development. This paper reviewed the prevention and control effects of organic fertilizer application on soil borne
diseases, analyzed the structural and functional responses of rhizosphere microorganisms in regulating soil borne
diseases under such conditions, and described the soil driving factors of regulating rhizosphere microorganisms.
Furthermore, the inhibition mechanisms related to rhizosphere microorganisms on soil-borne disease were
summarized from the aspects such as the direct effects of rhizosphere soil microorganisms, soil microbial
interactions, and induction of plant immunity. The article also discusses and outlines key future research directions
on the impact of rational application of organic fertilizers on soil-borne diseases, aiming to regulate soil microbial
diversity and stability through fertilization management, thereby promoting soil and plant health.
Key words: rational application of organic fertilizer; soil-borne disease; microbial community regulation; driving

factors; inhibition mechanism

土传病害，顾名思义，是指由生活史中一部分

或大部分存在于土壤中的病原物在适宜条件下侵染

植物根部或茎部而引发的病害[1]。同时，栖息于土壤

中的病原体生存能力和侵染能力均较强[2]，并常年累

积，引起作物根腐、黑胫、枯萎、猝倒等[3]。尤其伴

随着高投入与高产出、单一化种植模式与复种指数
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增加，以及化学防治应用等现代集约化农业生产方

式的快速发展，极易造成土壤理化性质恶化、微生

物群落多样性破坏，以及病原体抗药性和药物残留

等问题[4−5]，进一步导致连作障碍现象，以及土传病

害爆发日趋严重。土传病害成为危害全球作物生产

的关键因子，严重制约着作物产量和质量的提高。有

效防控土传病害，缓解连作障碍，是保障作物安全、

培育健康土壤、提高农田生态系统多样性和稳定性，

以及促进现代农业绿色可持续发展的重要需求[5−6]。

近年来，根际土壤微生物与土传病害发生相互

关系成为研究热点之一。根际土壤微生物组成复杂

与活性较高，在帮助作物抵御土传病原菌入侵方面

具有重要作用，被称为植物的第二基因组[7−8]。尤其

施肥措施影响着根际土壤微生物群落组成与结构差

异[9]。研究发现，合理配施有机肥可显著提高根际微

生物群落稳定性与减少病原菌丰度[10]，并定向富集与

调控土壤功能性微生物[11]，达到控制土传病害与提高

土壤健康的目的。同时，短期配施有机肥驱动的土

壤微生物群落变化容易恢复 [12]，而长期配施有机肥

4～5 年后，土壤微生物群落会发生结构演替和功能

演化，逐渐变为优势微生物发挥重要作用[13]。在化学

肥料与化学药剂减施以及土传病害日益严重的背景

下，合理配施有机肥成为防治作物土传病害、改良

土壤与保护环境的重要措施，并具有广阔的应用前

景。因此，有必要在厘清合理配施有机肥对土传病

害防控影响的基础上，进一步探讨合理配施有机肥

如何调控根际土壤微生物，实现降低土传病害发生

的过程机制，对重构健康的农田生态系统以及提升

农田生态系统服务功能等意义重大。

鉴于此，本文分析了合理配施有机肥对土传病

害的防控效应，以及对根际土壤微生物群落组成和

结构的影响，进一步剖析了合理配施有机肥如何驱

动土壤微生物群落变化，并从根际土壤微生物直接

作用、土壤–微生物互作以及诱导植物免疫等方面，

探究合理配施有机肥防控土传病害的微生物功能作

用机制，揭示合理配施有机肥通过调控根际微生物

群落进而达到抑制土传病害发生的机理，最后指出

今后研究的重点方向，以期为有机肥的合理施用以

及土传病害的有效防控提供一定的理论参考和实践

指导。 

1    合理配施有机肥对土传病害的防
控效应

近年来，农作物土传病害成为限制作物产量和

质量的重要因素之一。研究表明，不合理且长期单

一的化肥投入会对土壤微生物群落造成不利影响，

进而导致病原菌丰度增加和土传病害发生 [14−16]。合

理配施有机肥可改善土壤环境，对缓解土传病害与

连作障碍以及维持土壤健康具有重要作用。合理配

施有机肥显著降低了黄瓜连作障碍 [17]及烟草 [18]、番

茄 [19]青枯病与香蕉枯萎病 [20−21]等病原菌数量与发病

率。同时，长期合理配施有机肥[10, 22]，以及短期的合

理配施有机肥[23]、生物有机肥[24−26]、生物炭[27−28]、合

成菌群[29]等均有利于诱导根际微生物群落变化，增加

有益菌丰度，减少病原体丰度，降低土传病害发

生。因此，合理配施有机肥有利于土壤微生物多样

性维持，为调控根际土壤微生物群落与土壤微生态

平衡提供基础，同时降低病原菌数量，保护植物免

受病原菌侵害[30]，为土传病害防控以及土壤、植物健

康维护提供了巨大的潜力。 

2    合理配施有机肥下根际微生物群
落结构和功能的响应

土壤微生物群落在调节植物健康方面具有重要

影响与作用[31]，是防止病原菌侵染与降低土传病害发

生的生物屏障[32]。因此，维持土壤微生物多样性，提

高有益菌比例，降低致病菌比例，对土壤健康具有

重要作用。 

2.1    根际土壤细菌和真菌群落组成和功能变化

土壤微生物群落高度复杂，其中细菌和真菌是

土壤优势微生物，是维持微生物群落稳定和宿主

健康的重要因素，尤其细菌和真菌间的相互作用塑

造了作物相关微生物群落多样性和稳定性 [33]，保护

作物免受病原菌侵害，提高作物健康程度。在微生

物群落组成多样性方面，合理配施有机肥不仅有利

于提高酸性土壤 pH，而且导致腐生真菌被孢霉属

(Mortierella) 和 Pseudaleuria 的相对丰度显著增加，

对提高植物抗逆性具有积极影响 [34]，同时显著增加

富营养型细菌和植物有益真菌含量抑制病原微生

物[15, 35]。合理配施生物有机肥不仅可凭借其本身的拮

抗微生物来抵御病原菌，还可通过改变根际土壤微

生物群落有益菌丰度，如激发土壤土著假单胞菌等

有益微生物[21]，增加细菌群落芽孢杆菌等丰度[24]以及

鞘氨醇菌属、黄杆菌属等相对丰度[36]，增加真菌群落

腐质霉属等相对丰度[26]，减轻土传病害发生。合理配

施生物炭增加了芽孢杆菌属、土微菌属和一些真菌

丰度，扰动根际有益微生物组变化[27−28, 37]，对病原菌
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生长繁殖具有抑制作用。在微生物群落稳定性方

面，配施有机肥量显著影响土壤细菌群落结构，适

量有机肥能够促进形成较为复杂且稳定的细菌网络

结构，从而有效抵御病原菌的侵染；而高量有机肥

则降低土壤细菌多样性等[38]。同时，短时间配施有机

肥主要是激活土著微生物群落，而外源微生物一段

时间后会逐渐消失[39]；相比之下，长达 10 年的有机

替代才可显著提高土壤真菌网络的复杂度[40]，抵御土

传病害发生。总之，合理配施有机肥可增加农田根

际微生物活性、数量等多样性与复杂性，减少有害

生物数量，降低土传病害发生。值得注意的是，长

期合理配施有机肥可激活更多有益和耐受的微生

物[10]，持续输入有机肥可优化土壤微生物群落结构，

培养土著优势微生物，提高作物抵抗力，减轻土传

病害发生。

合理配施有机肥提高了土壤的多功能性，而这

种多功能性与土壤细菌和真菌的多样性呈正相关[41]。

研究表明，长期配施有机肥或生物炭，能够调节根

际土壤功能微生物组，增强与碳、氮、磷、硫循环

相关的有机质降解、硝化及有机磷矿化等生态系统

多功能性，从而提升农业生产效率[42]。不同施肥模式

下，土壤有机碳、有效磷、真菌、粘粒含量与阳离

子交换量是土壤健康评价的关键因子，且长期配施

有机肥通过影响土壤碳循环、养分循环、生物多样

性维持、缓冲过滤能力等功能提升土壤健康水平[43]。

另一方面，配施生物有机肥可诱导鞘氨醇单胞菌科

和黄单胞菌科细菌在根际富集，这些细菌能够产生

与病害抑制相关的次生代谢物，显著增加非核糖体

肽合成酶 (NRPS) 基因丰度[36]，从而产生特定抑制。

所以，合理配施有机肥可提高根际土壤微生物群落

多样性和功能性，改善植物健康。 

2.2    根际土壤原生生物群落组成和功能变化

原生生物是土壤微生物群落中最易被忽视的部

分，作为“动态枢纽”在土壤管理和增强微生物群之

间提供杠杆作用。研究表明，根际原生动物群落是

决定作物健康的关键指标，在抵御土传病害方面发

挥重要作用[44]。目前，关于施肥对土壤原生生物群落

组成和功能影响报道较少。Xiong 等[45]报道配施有机

肥增加了食细菌型、杂食型、光能营养型等原生生

物相对丰度，对植物健康具有显著影响。Guo 等 [46]

跟踪了配施生物有机肥导致微食性的丝足虫类原生

动物增加，进一步发现捕食型原生生物和芽孢杆菌

相互作用，增加了次生代谢物 Q 基因如非核糖体肽

合成酶基因丰度，及抗生素和脂肽抑制病原体，降

低真菌性与细菌性病害 [47−48]。长期定位试验研究表

明，施肥对土壤原生生物群落组成无显著影响，但

显著提高了原生生物功能群的相对丰度，如寄生生

物顶复门和卵菌门的相对丰度以及消费者型的侧口

纲、变形虫纲等[49]。因此，建议加强合理配施有机肥

下土壤原生生物群落变化研究，为土壤和植物健康

以及新的农业管理措施提供理论参考依据，服务土

壤生态系统，降低土传病害发生。 

2.3    根际土壤病毒组成和功能变化

病毒是地球上数量最多和种类最丰富的生命

体。我国红壤地区施肥对根际土壤病毒群落组成的

影响无显著差异，其中有尾噬菌体目是主要病毒类

群[50]。一般侵染细菌和古菌原核微生物的病毒称为噬

菌体，因此噬菌体对土传细菌病害的防控成为了目

前的研究热点。噬菌体进行组合调控土壤菌群结

构，增加根际有益细菌群落结构和多样性，实现靶

向防控土传青枯菌[51]，还可以通过靶向侵染有益土著

细菌，间接促进土壤青枯菌降低[52]。将噬菌体与有机

肥联合配施可显著提高拟杆菌门相对丰度，降低青

枯病发生率[53]。目前，关于土壤病毒对施肥响应的研

究较少，因此可从合理配施有机肥对土壤病毒群落

组成、功能的影响，以及其在调控土传病害、促进

植物生长和提升土壤健康方面的作用上，开展进一

步的研究。

合理配施有机肥有助于改善根际土壤细菌、真

菌、原生生物以及病毒等微生物群落的组成和促进

其功能 (表 1)，刺激有益菌富集，增加土壤微生物群

落的稳定性等，提高土壤和植物健康程度，是农业

废弃资源利用与促进农业可持续发展的关键举措。 

3    合理配施有机肥下根际微生物群
落组成和变化的土壤驱动因素

根际土壤微生物群落组成和功能对土壤健康至

关重要。然而土壤微生物群落对环境条件变化很敏

感，尤其微生物与病原菌之间关系受各种环境因素

波动影响，从而影响土传病害的发生。土壤理化特

性、土壤微生物多样性和功能共同介导了植物防御

和作物吸收能力对有机肥的响应[54]。全国 20 年的研

究表明，土壤细菌多样性对施肥的响应存在区域差

异[49]，受生态环境影响[55]。

物理、化学、生化和生物因素均影响根际土壤
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表 1   根际有益和病原菌对有机肥的响应及功能

Table 1   Response of beneficial rhizosphere microorganisms to organic fertilizers and the resulted functions

有机肥

Organic
fertilizer

试验年限

Experimental
years

寄主植物

Host
plant

根际微生物响应 Response of rhizosphere microorganisms
功能

Function
参考文献

Reference病原菌

Pathogen
有益菌

Beneficial microorganisms

猪粪

Pig manure
≥25 小麦

Wheat
玉米

Maize

真菌群落减少

Less fungal communities
被孢霉Mortierella和Pseudaleuria富集

Saprophytic fungi of Mortierella and
Pseudaleuria were enriched

提高抗性

Enhancing
resistance

[34]

有机肥

Organic
fertilizer

30 小麦

Wheat
镰刀菌、青霉菌数量降低

Fusarium, and

Penicillium decreased

富营养型细菌和有益真菌增加

Increased trophic bacteria and beneficial fungi
导致真菌类病害

Cause fungus
disease

[15,
35]

牛粪

Cow
manure

35 小麦

Wheat
病原菌丰度下降

Pathogens abundance
decreased

细菌和真菌群落稳定性增加

Enhanced stability of bacterial and fungal
communities

抗真菌类病害

Anti-fungus
disease

[10]

有机肥

Organic
fertilizer

1 水稻

Paddy
rice

原生生物病原体

数量降低

Protozoan pathogens
numbers decreased

食细菌型、杂食型、光能营养型等原生生物功

能类群的丰度增加

Increased abundance of protist functional groups
such as bacterivorous, omnivorous and light
nutrition and so on

提高抗病害能力

Enhancing
resistance
to disease

[45]

有机肥

Organic
fertilizer

9 高粱

Sorghum
玉米

Maize

改变原生生物消费者和寄生

虫功能群

Functional communities of
protozoan consumer and
parasite changed

显著改变特定功能群微生物群落

Significantly change the composition of
the specific functional microbial communities

生态功能

Ecological
function

[49]

生物有机肥

Bio-organic
fertilizer

9 番茄

Tomato
香蕉

Banana

病原菌数量减少

Pathogens numbers
decreased

原生生物和芽孢杆菌属丰度, 尤其次级代谢物

Q基因相对丰度增加

Increasing the relative bundances of protozoa and
Bacillus, especially that of the secondary
metabolite Q genes

抗枯萎病、

青枯病

Anti-Fusarium,
and bacterial wilt

[47,
48]

生物有机肥

Bio-organic
fertilizer

1 香蕉

Banana
尖孢镰刀菌数量降低

Fusarium oxysporum
numbers decreased

激发土著芽孢杆菌等有益菌丰度，重塑土壤微

生物群落组成与功能

Stimulating indigenous bacillus abundance and
remodeling soil microbial community composition
and function

抗枯萎病

Anti-Fusarium
wilt disease

[24]

木霉有机肥

Trichoderma
organic
fertilizer

3 季
3 seasons

香蕉

Banana
尖孢镰刀菌数量降低

Fusarium oxysporum
number decreased

有益木霉与土著腐质霉属抑制真菌，形成益生

“菌团”协同作用

Trichoderma and indigenous Humicola inhibiting
fungi and the probiotic ‘flora’ formation
synergistic effect

抗枯萎病

Anti-Fusarium
wilt disease

[26]

生物有机肥

Bio-organic
fertilizer

10 香蕉

Banana
尖孢镰刀菌数量降低

Fusarium oxysporum
number decreased

重塑细菌群落并刺激特定益生假单胞菌增加，

通过生物膜形成防控

Reshape bacterial community and stimulate
specific probiotic Pseudomonas populations and
biofilm formation to prevent

抗枯萎病

Anti-Fusarium
wilt disease

[21]

生物有机肥

Bio-organic
fertilizer

长期

Long-
term

番茄

Tomato
青枯菌数量降低

Ralstonia solanacearum
decreased

刺激鞘氨醇单孢菌科和黄单胞菌科富集，显著

增加非核糖体肽合成酶基因丰度

Enriching Sphingomonosporaceae and
Xanthomonadaceae enrichment, and significant
increasing of non-ribosomal peptide synthase
(NRPS) gene abundance

抗青枯病

Anti-bacterial
wilt

[36]
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生态环境，土壤类型是决定根际细菌群落组成的主

要物理因素 [56]。但长期配施有机肥仍可增强土壤团

聚体的多功能性，驱动土壤微生物组成和功能的演

变[57]。团聚体颗粒大小影响土壤中细菌和真菌群落结

构 [58]，配施生物有机肥通过改变微团聚体数量和占

比，增加土壤微生物 Metallibacterium、Aggregicoccus、
Steroidobacter、 Gemmatimonas 与 Salinithrix 等相对

丰度，进而抑制番茄青枯病发生[59]。

土壤化学性质是影响根际生态环境变化的重要

因子。通过 Meta 方法全面分析我国长期定位试验中

有关合理配施有机肥对土传病害的防控结果，发现

土壤 pH 变化是降低土传病害发病率的主要原因[60−61]。

配施有机肥可缓解土壤酸化，大大降低阻止病原体

入侵的能力[62]。pH 变化会导致土壤氮循环功能微生

物群落的稳定性变低[63]。除了土壤 pH外，前人发现

高量配施有机肥还会引起土壤总碳、总氮、有效

磷、碳磷比和氮磷比的变化，进而显著影响土壤细

菌群落；而合理配施有机肥对土壤细菌多样性的影

响较小[38]。但是 Li 等[43]研究表明，长期施用有机肥

维持了相对较高水平的多功能性，如较高的土壤有

机碳和磷的有效性，显著增加土壤微生物真菌、细

菌、放线菌等群落多样性，改善土壤健康。另外，

合理配施有机肥下，土壤 pH 及有机质、氮、磷、钾

含量是原生生物功能组成的主要驱动因素，且与土

壤 pH 值密切相关 [45]。值得注意的是，针对不同作

物，配施有机肥对土壤微生物群落影响的驱动因子

不同，配施有机肥下小麦主要通过土壤 pH 影响细菌

和真菌群落，而水稻主要通过土壤有机碳显著影响

细菌组装[64]。

土壤酶活性可归类于根际生态变化的生化驱动

因子。合理配施有机肥的土壤 β-葡萄糖苷酶和蔗

糖酶活性影响土壤微生物群落结构和功能 [49]，土壤

pH 变化通过影响土壤酸性磷酸单酯酶活性进而影

响土壤细菌和真菌群落[64]。根际土壤微生物群落在生

态系统功能中的作用毋庸置疑。其中，微生物，特

别是关键物种和主导类群，是驱动土壤养分循环、

土壤健康等微生物组结构和功能的关键因素[65]。但有

研究发现，长期配施有机肥下，土壤中稀有微生物

类群蓝藻 Cyanobacteria 和球囊菌门 Glomeromycota
是土壤微生物多功能的主要驱动因素[66]。因此，土壤

理化性质以及稀有微生物类群变化是响应合理配施

有机肥调控根际土壤微生物群落与功能的驱动因

续表 1    Table 1 continued
 

有机肥

Organic
fertilizer

试验年限

Experimental
years

寄主植物

Host
plant

根际微生物响应 Response of rhizosphere microorganisms
功能

Function
参考文献

Reference病原菌

Pathogen
有益菌

Beneficial microorganisms

噬菌体有机肥

Bacteriophage
organic
fertilizer

1 番茄

Tomato
青枯菌数量降低

Ralstonia solanacearum
decreased

增加有益细菌群落数量和多样性

Increased number and diversity of the beneficial
bacteria communities

抗青枯病

Anti-bacterial
wilt

[51−53]

生物炭

Biochar
1 人参

Ginseng
镰刀菌属丰度降低

19%～35%
Fusarium abundance
decreased by 19%−35%

Burholderia, Pesudomonas及丛枝菌根真菌

(AMF)丰度增加，改善土壤团聚体功能，复杂

性增强

The abundance of Burholderia, Pesudomonas and
arbuscular mycorrhizal fungi (AMF) increased,
the function of soil aggregates was improved, and
the complexity of community was significantly
enhanced

抗真菌类病害

Anti-fungus
disease

[28]

生物炭

Biochar
1 番茄

Tomato
尖孢镰刀菌数量降低

Fusarium oxysporum
number decreased

诱导假单胞菌等丰度增加与生物膜形成，防控

病原菌

Induce Pseudomonas abundance increasing and
biofilm formation to prevent and control
pathogenic bacteria

抗枯萎病

Anti-Fusarium
wilt disease

[37]

生物炭

Biochar
3 大豆

Soybean
玉米

Maize

镰刀菌属和黑粉菌属丰度

降低

Fusarium and Ustilago
abundance decreased

增加芽孢杆菌和土微菌属等丰度

Increasing the abundance of Bacillus and soil
microbacteria

抗腐病、黑霉病

Anti-rot and
black mold
disease

[27]
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素，并且这一结果与根际微生物组中高于 96.5% 的

绝大部分类群由土壤性质决定的研究报道相似[67]，可

通过合理的土壤管理措施精准调控根际微生物结构

和功能，实现农业绿色发展。 

4    合理配施有机肥影响根际微生物
防控土传病害作用机理
 

4.1    根际微生物对病原菌抑制机理
 

4.1.1  捕食、重寄生抑制病原菌　　自然界中一般所

有生物间都存在捕食与被捕食关系，微生物之间的

捕食关系是指一种微生物以另一种微生物为猎物进

行吞食和消化的现象，彼此消长，维持生态平衡。

农田土壤生态系统中，粘细菌可通过直接捕食降低

土壤中尖孢镰刀菌含量 [68]，吞噬型原生生物特别是

微食性的丝足虫类也可通过直接捕食控制病原菌的

生长。合理配施有机肥显著提高了土壤粘细菌属丰

度 [69]，改变微食性的丝足虫类相对丰度 [70]，抑制土

传病害爆发，改善土壤健康，提高农田作物产量。

重寄生，顾名思义，就是病原菌被其他微生物寄生

的现象，常常以吸附、缠绕、侵入、消解等形式寄

生。哈茨木霉是著名的生防菌株，通过病原体识别

信号转导、水解酶、转运蛋白、抗菌以及防御相关

功能基因表达显著上调等调控真菌寄生过程，导致

病原菌菌丝消解[71]，为生物防治提供了思路。 

4.1.2  空间、营养竞争抑制病原菌　　微生物间存在

资源争夺和空间争夺等相互抑制作用。连作土壤中

添加有机肥增加了真菌烟曲霉和茄病镰刀菌丰度，

通过营养竞争或茄病镰刀菌同属竞争等抑制了尖

孢镰刀菌的生长 [20]。长期配施有机肥可增加红壤中

假单胞菌属和厌氧绳菌属丰度，促进红壤中 Fe(II) 氧
化[72]，而铁载体是根际微生物与病原菌争夺根际核心

稀缺铁素资源的秘密武器[73]。配施噬菌体组合可重新

调整根际土壤菌群结构，恢复群落多样性，增加群

落有益菌丰度与病原菌生态竞争能力，防控土传病

害发生[51]。 

4.1.3  形成生物膜、抗生物质抑制病原菌　　研究发

现，配施的生物有机肥中功能微生物芽孢杆菌，可

与土著有益假单胞菌相互作用，增强生物被膜的形

成，潜在触发微生物根系定殖和抗病性[21]。另外，许

多功能性微生物假单胞菌属、芽孢杆菌属、木霉属

等都可产生抗生素包括脂肽[74]、吩嗪类[75]等，对病原

体具有直接抑制作用。近几年，合理配施有机肥的

抑病作用研究主要集中在生防菌的拮抗作用，除此

之外，根际细菌群落组成和功能的响应也倍受关

注。合理配施生物有机肥增加了常驻携带抗菌生物

合成基因簇 (BGCs)[31, 76]以及富含次级代谢产物合成

基因 (Q 基因) 的微生物显著富集[36, 47]，抑制病原菌。

此外，根际微生物能够产生内切葡聚糖酶、几丁质

酶和蛋白酶等，这些酶在病原体的细胞壁降解中起

着重要作用[77]。 

4.1.4   根际微生物交流协同增强抑制病原菌　　

自然微生物群落中，微生物的性状需要通过微生物

之间的交流与合作才能表现出来，促进作物健康。

假单胞菌抗真菌抗生素的产生需要土壤中溶杆菌触

发[78]。目前合成菌群的研究，也证实了群落物种间互

作增强预防土传病害发生。一方面，群落之间相互

作用，更善于与病原菌进行有限土壤资源竞争，抑

制疾病；另一方面，单个微生物种无法合成某些抗

生素对病原菌产生拮抗作用，需微生物间相互作用

激发而发挥特定功能，研究发现赤霉菌只有与枯草

芽孢杆菌或放线菌相互作用才会促进合成原苷酸，

抑制大丽轮枝霉[79]。另外，有机物料输入对土著菌群

造成影响，导致土著微生物间或接种功能微生物与

土著微生物间积极相互作用与影响，抑制病原体，

提高植物健康程度。已有研究表明，生物有机肥通

过刺激土著有益微生物富集以及代谢产物产生，共

同防御病原菌入侵[21]；并且有些微生物的代谢产物被

抑制，如土著贝莱斯芽孢杆菌感知假单胞菌的铁载

体提高代谢产物的产生，增强抗菌活性[80]。因此，微

生物之间交流作用有助于加强土壤病原体抑制。然

而，关于微生物间相互作用如何促进对病原菌抑制

的具体机制，仍需进一步广泛深入的研究。比如，

微生物之间可能通过相互刺激产生新型化合物等方

式来抑制病原菌[79]，这为生物防治更有效地抑制病原

菌提供了理论依据。 

4.2    植物与根际土壤微生物相互作用对病原菌的

抑制机理
 

4.2.1  植物生理变化提高根际土壤微生物群落活性，

从而抑制病原菌　　研究发现，在生物胁迫或非生

物胁迫条件下，植物进行抗逆代谢和免疫反应，调

控根系微生物组，促进植物健康。但是，植物不同

发育阶段调控表达功能基因不同，生长前期促进微

生物生防相关基因表达，生长后期促进促生相关基

因表达[81]。生长前期通过植物生理变化，根系分泌物

有利于募集有益微生物抵御病害[82]，例如蔗糖的渗出

增强了枯草芽孢杆菌和假单胞菌定殖，保护植物免

受镰刀菌 Fusarium 和葡萄孢属 Botrytis 危害[83]。合理
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配施生物炭改变了番茄根系分泌物，促进招募特殊

的 PGPR 假单胞菌株保护番茄[37]，同时激发土壤微生

物的抗生素合成等途径降低土传病害[84] 。黄瓜根系

分泌苏糖酸和赖氨酸招募芽孢杆菌和鞘氨醇单胞

菌，诱导根部维持高 ROS 水平，保护其免受病原体

感染[85]。除了根系分泌物外，合理配施有机肥还促进

植物水杨酸 (SA) 的积累[86−87]，增强植物体内氧化和

生物胁迫信号转导通路相关基因的表达[9]，驱动根际

微生物群落组装，响应并抵御病原真菌的入侵。 

4.2.2  根际土壤微生物群落改变诱导植物免疫抑制病

原菌　　除宿主生理诱导微生物群落变化抵御病原

菌外，微生物通过活性氧和氮氧化物爆发、激发植

物防御激素信号启动、抗菌代谢产物释放等导致植

物防御反应[88]。生物有机肥的有益微生物也能够激发

植物活性氧爆发，且有益微生物比病原菌耐受更高

浓度的活性氧[89]，降低病害发生。此外，有益微生物

还可通过影响植物水杨酸信号[90]、基因沉默机制[91]等

调控植物免疫系统，抵御病原菌入侵。

合理配施有机肥影响根际微生物防控土传病害

的多种作用机理见图 1。根际微生物对病原菌的直接

和间接抑制机理之间的相互作用也不容忽视，例如

根际细菌对青枯菌帮手的抑制作用是抑制土传青枯

病的决定因素[92]。因此，今后应拓展根际微生物对病

原菌抑制作用研究，为施用有机肥抵御土传病害提

供理论依据。 

5    结论与展望

合理配施有机肥可改变土壤性质与关键微生物

类群等，驱动土壤微生物群落组装或高效定殖或激

活植物抗性免疫系统，保护植物免受病原菌侵害。

这些研究有助于调控和管理土壤微生物组，激发和

增强土壤抑病能力，提高植物健康程度，为实现土

壤健康的可持续农业管理提供实践依据。结合目前

研究进展，如何进一步通过有效的管理措施，提高

土壤免疫和植物抗病性仍是未来主要研究方向。 

5.1    拓展微生物的互作研究，开发高效的微生物

产品，抵御病原菌的侵染

协调的微生物群落可有效维护植物健康[93]。在根

际土壤中，除了真菌和细菌外，还存在原生生物、

古菌、藻类等微生物，因此需要深入探讨在合理配

施有机肥的条件下，不同种类微生物间的相互作用
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图 1   合理配施有机肥控制土传病害的根际微生物作用机制

Fig. 1   Mechanisms of rhizosphere microorganisms in controlling soil-borne diseases through rational application
of organic fertilizers
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对植物健康的影响；此外，植物根系内生菌构成了

抵抗土传病害的第二道防线[94]，有必要探索合理配施

有机肥后根内微生物群落的组成和功能差异，及其

抵抗病害的作用机制。研究发现，大丽轮枝菌会分

泌一种“效应蛋白”操纵与逃避根际微生物组，促进

病原菌入侵，间接影响植物健康[95]。因此，需要探索

在合理配施有机肥的条件下，病原菌的生存策略以

及诱导的抗病微生物对病害的抑制作用，为开发高

效微生物产品与建立有效的促生防病农业管理措施

提供理论支撑。 

5.2    深入植物与微生物协同研究，筛选有益的调

控化合物，降低病害发生

Valle 等[96]研究表明，土壤有机物切断了黄酮类

植物与微生物的联系，进一步增强了合理配施有机

肥对植物根系分泌物产生的诱导作用，同时建立抗

病土传微生物组，共同降低病害发生。此外，研究

发现，外源添加谷氨酸重塑了微生物群落组成，增

加了有益菌种群规模，从而降低病害发生[97]。因此，

需进一步验证外源添加调控化合物对植物代谢组与

微生物组的影响，为开发有益调控化合物抵御病害

侵染的应用研究提供理论与实践基础。 

5.3    优化配施有机肥措施与联用技术研究，防控

土传病害

微生物对有机肥组成具有偏好性[98]，因此，探索

并选择适宜的有机肥种类，对于提升土壤微生物多

样性和植物健康水平具有重要意义。同时，作物轮

作与土著微生物接种更有利于抵抗病原菌侵染[99]。因

此，应将这些策略分别与土壤熏蒸、土壤物理措

施、栽培措施等联用，减轻土传病害，改善植物健

康，从而为我国土传病害的有效防控以及土壤保育

提供切实可行的生产改良方案。
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