
 

植物根际微生物组的研究进展
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摘要: 根际微生物组 (rhizosphere microbiome)，是植物从其种子库土壤微生物组中有选择性地招募在根际聚集的

动态微生物集群。随着近年来高通量测序技术、宏基因组学等的飞速发展，根际微生物组与植物宿主及土壤微

生物组间的紧密联系引起了全球关注和研究热潮。根际微生物组被视作植物第二基因组，其与植物间的互作极

为复杂，有正相也有负相。植物通过从土壤微生物组中招募到根际的某些组分获得积极反馈。正确管理植物根

际微生物组不仅能促进宿主营养吸收、抵抗病虫害及适应环境胁迫，还可能促进健康土壤的形成，增强土壤生

态系统的服务功能。对根际微生物组的定义、驱动因素、研究方法及其与农业生产的关系 4 个方面进行综述，

并重点关注了根际微生物组与植物宿主间的互作过程，以期为更好的开发利用这类生物资源提供新思路。
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Abstract: Rhizosphere microbiome refers in particular to the dynamic microbial consortium that are selectively
recruited by plants from the soil microbiome of their seed banks and gathered in the rhizosphere. With the rapid
development of high-throughput sequencing technology and metagenomics in recent years, the natural close
relationship among rhizosphere microbiome, plant host and soil microbiome have attracted global attention and
become research upsurge. The rhizosphere microbiome, regarded as the second genome of plants, has very
complex interactions with plants in positive and negative. Many studies have shown that plants can obtain positive
feedback by recruiting certain members of the rhizosphere from the soil microbiome. The correct regulation of the
rhizosphere microbiome can not only promote the nutrition absorption, resist plant diseases and insect and help the
host to adapt environmental stress, but also promote the formation of healthy soils and enhance the service
function of soil ecosystem. This paper reviewed the definition, driving factors, research methods of rhizosphere
microbiome and the advances in relationship between rhizosphere microbiome and agricultural production. And
the interaction between rhizosphere microbiome and plant host was focused. The purpose of the review is to
provide new ideas for better exploitation and utilization of these biological resources.
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早在 1904 年，德国学者 Hiltner 就提出了“根

际”一词，将其用以描述受植物根系影响的狭窄土

壤带[1]。有学者基于不同物理、化学和生物特性梯度

参数，将根际范围界定为距根系约 0.5～4 mm 宽的

区域[2]。作为直接影响着植株固定、水和养分获取及

地上部分形态建成的主要器官—根系[3]，按其为相关

微生物提供的定殖生态位特性，可细分为 3个显著不

同的具有独特微生物组的区域，即根际 (rhizosphere)、
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根表 (rhizoplane) 和根系内部 (endorhiza)[4-6]。根际作

为植物根系与土壤间进行能量和物质交换的直接界

面，是微生物和无脊椎动物栖息的主要区域，被认

为是地球上最活跃的界面之一[7-10]。近年来，根际微

生物组的巨大潜力在相关研究中得到证实。正确调

控根际微生物组能促进植物宿主营养吸收、病虫害

抵抗及胁迫适应，减少农药化肥等的投入，有利于

可持续农业的实现。本研究将对根际微生物组的定

义、主要驱动因素、研究方法及其与农业生产的关

系进行综述，以期更好地研究和开发利用植物根际

微生物组。

1    根际微生物组的定义

随着 DNA 测序技术的不断革新与计算机技术的

快速发展，不同生境下的微生物群落多样性、结构

及其功能等得到广泛和深入研究。一些用于描述这

些微生物菌群及其环境的专业名词，如微生物群

(microbiota)、微生物组 (microbiome) 等相继产生，

并时常出现混淆与误用。明确微生物群与微生物组

二者间的区别与联系是正确理解根际微生物组的前

提。微生物群是指在特定环境中存在的微生物集

合，包括细菌、古菌和真菌等；而微生物组是指特

定环境中全部微生物 (即微生物群)、微生物群的基

因和基因组以及微生物群的产物与宿主环境，这个

定义包括环境中给定的所有生物和非生物因素[11-12]。

与微生物群相比，微生物组是结合了宏基因组学、

代谢组学、宏转录组学及宏蛋白组学等环境数据的

集合。

与不受根系影响的非根际土壤 (bulk soil) 相比，

根-土壤界面 (root-soil interface，即根际) 的复杂理化

环境提供了一个独特生态位，在物理、化学及生物

因素的共同驱动选择下形成的与根际相关的微生物

组，即为根际微生物组 (rhizosphere microbiome)[1, 13]。
它们与植物间的互作扩展了宿主的功能范围，被视

作植物的第二基因组，可通过影响植物性状表达等

作用参与植物遗传，进而影响植物生产力、土壤健

康等生态系统功能[14]。

2    根际微生物组形成的主要驱动
因素

根际微生物组是植物从根际外的土壤微生物中

有选择性地招募聚集，受生物和非生物因素共同控

制获得的特定集合体[15-16]。植物可通过从土壤微生物

中招募到根际的某些成员获得积极反馈。因此，确

定驱动植物根际微生物组菌群结构的关键因素可能

是未来优化农业生产的必要步骤[17-18]。我们总结了影

响根际微生物组的 4 个主要因素，下面对其进行重

点阐述。

2.1    植物种类

每种植物都有一个特定的根际微生物组[6]。甚至

同一物种不同基因型间其根际微生物组成也存在差

异[17]。一方面，可能与不同植物物种及同一物种不同

基因型间根系分泌物的质和量不同，为微生物所提

供的碳底物不同，进而促进不同的微生物支系生长

有关[19]。据报道，植物固定碳的 40% 能够以根系分

泌物的形式释放到根际形成根际沉积[20]。这些根系分

泌物，包括碳水化合物、氨基酸和有机酸等，可引

发多种反应，参与塑造根际微生物组。其中某些特

殊分泌物可直接吸引或排斥某类微生物，从而驱动

根际微生物组的建成 [7, 21]。如 Rudrappa 等 [22]研究表

明，拟南芥根分泌的三羧酸循环中间产物苹果酸能

选择性地向有益的枯草芽孢杆菌 Bacillus subtilis 发出

信号，并以剂量依赖的方式招募它。它们还可通过

改变土壤理化性质逐渐改变植物根际微生物组。还

需特别提到的是，在植物根际除根系分泌物外，脱

落的根细胞、根毛等，也可通过为根际微生物提供

营养资源而影响其组成[23]。

另一方面，这还可能与存在于植物种子内部和

表面的微生物，也是根际微生物组菌群的潜在物种

库，即所谓的母系效应 (maternal effect) 有关[7]。但截

至目前，对种子传播的微生物在根际微生物组组装

中的作用仍知之甚少，值得进一步深入探究。

2.2    土壤类型及理化性质

土壤，由其在物理和化学性质上的异质性为微

生物提供了广泛的生态位，是地球上微生物最丰富

的生态系统之一，被视为根际微生物群落的种子库[24]。

不少学者将根际微生物组定义为土壤微生物组的一

个子集，土壤类型更被认为是影响根际微生物组菌

群组成及结构的关键因素[25-27]。

土壤复杂的物理化学性质，可通过直接改变土

壤微生物群落的组成，造成根际微生物组装配过程

中初始微生物群落的差异，从而影响根际微生物组

的组成[4, 28]。不同土壤类型，团聚体大小、孔隙空间

及含水率等物理性质不同。有研究表明，孔隙结构

是影响土壤微生物组成和多样性的关键因素[29]。大孔

隙土壤以好氧微生物为主，而微孔隙土壤则同时含
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有好氧微生物 (团聚体表面) 和厌氧微生物 (团聚体内

部缺氧)。土壤含水率则是影响土壤微生物迁移速度

和扩散范围的重要因素[30]。且土壤水分过高，也可能

导致土壤缺氧条件的形成，影响群落组成。不同土

壤类型，pH、磷酸盐浓度及有机质含量等化学性质

不同。其中，pH 被认为是影响土壤微生物群落结构

最重要的化学特性之一 [31-32]。如 Fierer 等 [31]研究发

现，土壤 pH 与土壤细菌群落多样性显著相关，中性

土壤细菌多样性最高，酸性土壤细菌多样性最低；

Rousk 等[32]研究发现，真菌在酸性条件下的耐受性高

于细菌，将土壤 pH 从 8.3 调至 4.5，真菌生长/细菌

生长值增加近 30倍。

土壤复杂的物理化学性质，还可通过影响植物

生理间接改变根际微生物组的组成及相对丰度[21, 28]。

如在缺氮条件下豆科植物根系会分泌黄酮类物质吸

引根瘤菌，并激活根瘤菌结瘤基因的表达，最终引

起根瘤菌侵染植物根系形成共生关系[33]；在磷酸盐胁

迫下，拟南芥的磷饥饿反应 (phosphate starvation
responses) 被激活，与有机酸、硫代葡萄糖苷等代谢

产物合成相关的基因得到表达[34]。此外，土壤各理化

性质间复杂的相互作用同样会影响植物生长状况，

进而驱动根际微生物组组成的变化。如土壤的酸碱

环境可影响土壤中植物重要营养元素磷的存在形态

与生物有效性[35]。

2.3    根际微生物组与宿主植物的互作

植物与根际微生物间的互作是极为复杂的，主

要包括正相互作用 (如根际微生物促进宿主生长、抗

病等) 和负相互作用  (如根际微生物与宿主竞争营

养、侵染宿主引发病害等)[20]。这一互作过程可产生

一个强大的选择压力，从而形成微生物进化速率和

模式，影响根际微生物组的形成[36]。如当植物宿主受

到病原菌攻击后，能够发出特定的信号招募并富集

特定的有益微生物，这一现象即著名的“求救假说

(cry for help)”[37]。招募到根际的有益微生物促进宿

主抗病的主要机制有抗生作用 (antibiosis)、寄生作用

(parasitism)、竞争作用 (competition) 及诱导系统抗性

(induced systemic resistance) 4 种[8]。由有益微生物产

生特异性或广谱抗菌化合物，与病原菌发生拮抗促

进抗病的策略，即为抗生作用[38-39]。如根际微生物荧

光假单胞菌 Pseudomonas fluorescens 产生的抗菌代谢

产物 2, 4-二乙酰基间苯三酚，对土传植物病原齐整

小核菌 Sclerotium rolfsii 抑制率高达 75%[40]。寄生作

用一般发生在拮抗微生物与病原菌之间，拮抗微生

物寄生于病原菌体表或体内，并以摄取病原菌营养

等方式影响其正常生长。如山冈单胞菌 Collimonas
能在真菌菌丝中定殖寄生，并以真菌为唯一碳源，

抑制真菌生长[41]。竞争作用是一种有益微生物与病原

菌竞争营养资源和/或空间微位点，从而抑制病原菌

生长减少病害发生的策略。而通过有益菌刺激植物

免疫系统影响相关基因表达量的变化，诱导植物体

产生抗病性的策略，则被称为植物的诱导系统抗

性[42-44]。如荧光假单胞菌 WCS417r 在拟南芥根际定

殖，可使宿主中与植物病原菌 Pseudomonas syringae
pv tomato 防御相关的基因表达水平上调[45]。值得注

意的是，植物宿主释放招募有益菌的这种信号分子

也能吸引周围其他有害生物 (植物病原、线虫、卵菌

等)，为其所劫持危害植物健康[21]。如大豆根系分泌

的异黄酮在吸引固氮菌大豆慢生根瘤菌 Bradyrhizobium
japonicum 的同时，也能吸引大豆疫霉 Phytophthora
sojae 这一植物病原菌[46]。

无论根际微生物与其宿主如何互作，微生物在

根际的成功定殖对宿主而言都是至关重要的。定殖

又细分为识别、粘附、入侵 (仅内生菌、病原体具有

此阶段)、定殖、生长和建立互作几个阶段 [ 42 ]。其

中，识别是定殖过程的关键步骤。在此过程中植物

根系通过产生能被微生物识别的信号与土壤微生物

进行交流，这些信号反过来又可作为微生物定殖的

信号。根系分泌物因其成分的复杂性和多样性被认

为是可以组织根际对话的媒介，其在建立微生物与

植物信号分子通信“高速公路”过程中起着至关重

要的作用[47]。如 Lebeis 等[48]研究表明，拟南芥根系分

泌物中的防御激素水杨酸可通过影响特定的细菌家

族在根际的定殖，从而参与根际微生物群落的组装

建成。

2.4    微生物组内及组间的互作

根际微生物组内及与其他微生物组间的互作也

在微生物组组装中发挥重要作用[36]。微生物间互作方

式包括营养依赖 (nutritional interdependencies)、协助

扩散   (enhanced dispersal)  及群体感应   (quorum
sensing) 等类型。营养依赖，是群落中营养缺陷型微

生物，通过交换胞外代谢物 (如氨基酸、维生素等)
弥补自身代谢缺陷，促进自身生长的一种互作形式[49]。

如蜡样芽孢杆菌 Bacillus cereus 代谢产物肽聚糖，可

促进根际微生物约氏黄杆菌 Flavobacterium johnsoniae
的生长[50]。这一互作形式可扩展微生物的基本生态位

(fundamental niches)，使它们能够在贫营养环境中生
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存[51]。特定细菌以真菌菌丝作为媒介，即利用所谓的

“真菌高速公路 (fungal highway)”来提高其在土壤

环境中的迁移速度，是微生物间协助扩散的最好实

例[51]。这一互作策略在构建土壤微生物网络中发挥重

要作用。群体感应，是一种信号传导机制。它依赖

于微生物的群体密度，调控菌群成员特定基因的表

达及代谢等生理过程[52]。除群体感应机制外，许多微

生物化合物如挥发性有机物、草酸、葡萄糖等也可

作为信号分子，触发微生物间的互作。其中，挥发

性有机物 (包括烯烃、醇类、酮类和苯类等)，以其

分子量低、易蒸发等特性，可在土壤孔隙中扩散，

被认为是微生物长距离互作中最为重要的分子信号[53]。

挥发物不仅可诱导特定基因表达，触发某些次生代

谢产物的产生，还可作为根际微生物成员的生长基

质，影响根际微生物组组成[54]。如深绿木霉 Tricho-
derma atroviride 释放的挥发性有机物可增加荧光假

单胞菌中编码抗生素 2,4-二乙酰基间苯酚合成基因

phlA 的表达 [55]。这些互作过程涉及的微生物众多，

它们的总和决定了根际微生物组的组成及功能 [49 ]。

遗憾的是，由于受可培养方法的限制，许多低丰度

的稀有微生物成员无法培养，以至目前尚处于以高

丰度物种为主进行的互作研究阶段，对它们在群落

组装中的具体作用及机制仍不明确[36, 56]。

根际微生物组是一个高度复杂且动态变化的群

落集群。除已做讨论的众多因素外，微生物组装配

过程中不同物种出现的先后顺序及光照、温度、湿

度等环境变化也可能显著改变群落组成，导致其向

不同的方向发展[57-58]。

3    根际微生物组的研究方法

3.1    可培养法

对根际微生物组菌群多样性及结构功能的研

究，传统上主要用可培养方法将微生物进行分离纯

化，再根据微生物的菌落形态及菌落数来获得可培

养微生物的种类和数量信息[59]。传统的可培养法包括

纯培养 (pure culture) 和共培养 (coculture) 两种。其

中，纯培养技术摆脱了自然界多物种共存的局面，

使研究者们能够不受干扰的对目标菌株进行研究，

清楚认识菌株形态、生理及遗传特性[60]。共培养则能

在一定程度增加微生物次生代谢物产量及多样性，

允许初步探索微生物间的互作[61]。然而，由于根际土

壤环境的复杂性，以至于实验室难以重现微生物的

适合培养条件，绝大多数土壤微生物因无法培养而

得不到详细研究[62]。

近年来，随着研究的不断深入，学者们发现可

培养微生物的数量和种类比传统观点认为的要多得

多。不断优化培养条件和使用多种培养基配方是目

前扩大可培养微生物种类的常见手段。VanInsberghe
等[63]使用 8种不同的微生物培养基，分离培养出了森

林土壤样本测序所得序列约 22% 的微生物；Zhang
等[64]通过改进后的微生物分离培养和鉴定体系，成功

分离培养了水稻根系约 70% 的细菌种类，建立了首

个系统的水稻根系细菌资源库。此外，新兴的原位

培养法   (s i tu  cul t ivat ion)  在可培养中潜力巨大。

Nichols 等[65]设计的由上百个“微型扩散室 (miniature
diffusion chambers)”组成的分离芯片 (isolation chip)
允许对环境微生物进行高通量原位培养。通过将分

离芯片浸入土壤悬液或埋入目标微生物栖居的土壤

环境，直接利用自然环境条件及其中的化合物来满

足微生物的生长和营养需求，成功培养出许多新物

种。甚至，有学者认为在正确的培养条件及培养基

上所有微生物均可培养[66]。发展更为有效、经济的分

离培养技术，必将是今后根际微生物组研究中的一

个重要方向。

3.2    高通量测序技术与宏基因组学方法

为克服可培养方法的局限性，许多不依赖于培

养的技术应运而生。如 DNA 指纹图谱技术、磷脂脂

肪酸分析法等，允许对整个微生物群落 (包括不可培

养部分) 的多样性和结构进行研究。虽然，早期出现

这些方法能快速处理大量样品，也能在不同深度获

得部分不能分离培养的土壤微生物信息，但较近年

发展起来的高通量测序技术   ( h i gh - t h r oughpu t
sequencing) 和宏基因组学 (metagenomics) 而言，还

是存在通量低和信息量小的缺点，不能全面反映微

生物多样性，对物质的代谢活性预测也局限于分类

所知道的一般功能[67-68]。

高通量测序技术，以其数据产出通量高、速度

快为最大特点，完全改变了过去对土壤微生物群落

的研究模式，其不断发展为宏基因组学在根际微生

物组的研究中奠定了基础[69]。宏基因组学与传统研究

的最大区别在于可直接对环境中所有微生物进行研

究，避开对单个微生物的纯培养步骤。再借助高通

量测序技术的优点，直接测定根际土壤的总 DNA 获

取数千乃至数百万条序列。将测得的序列与已知数

据库进行生物信息学比对分析，即可确定序列对应

的菌群来源，发现大量免培养微生物以及新的功能
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基因或基因簇[68, 70]。据此，我们可更为准确地确定群

落各成员 (即使是低丰度的稀有或休眠微生物) 的相

对丰度，同时探明其结构与功能潜力。如 Sessitsch
等[71]通过宏基因组分析揭示了水稻根系内生菌的功能

特征，证明根的内部细菌群有可能执行植物体内氮

循环的关键步骤。

在微生物多样性研究中，深度测序还引入了可

操作分类单元 OTU (operational taxonomic unit)，这一

概念降低扩增及测序等过程中引入的偏差，一般将

序列按 0.97 的相似度进行聚类后再根据需要利用相

关软件或平台进行注释解析。如基于 FUNGuild 软件

可不依赖测序平台或分析流程，而借助生态功能群

(ecological guild) 从分类学上解析真菌的 OTUs，将

分类上复杂的真菌群落按其营养方式解析为 3 大类

(致病营养型、共生营养型和腐生营养型)，12 小类

(包括动物病原、植物病原和木腐菌等)[72]。需特别提

到的是，虽然高通量测序因其显著优势在植物根际

微生物组的相关研究中被广泛使用，但它通常只关

注菌群的相对丰度，而很难确定其中某些微生物类

群的富集是由于其绝对丰度的增加还是其他类群丰

度的降低。HA-QAP (host-associated quantitative
abundance profiling) 是一种可定量检测根际微生物组

的新方法[73]。通过向根际微生物组样品 DNA (包括植

物 DNA 和微生物 DNA) 中添加一定量的 spike-in 质

粒，再用植物标记基因通过 qPCR 测量植物 DNA，

并确定 spike-in 量与植物 DNA 之间的关系，然后基

于这种关系将微生物数据标准化为相同量的植物

DNA[73]。利用此方法，不仅可降低基于相对丰度数

据分析产生的偏差，将根际微生物组与其宿主联系

起来；还可比较不同环境条件下植物根际微生物组

的总量差异，将根际微生物组的定量特征与植物表

型性状、生理特征等进行关联分析，为未来通过调

节根际微生物组促进精准农业提供技术与思路[73-74]。

3.3    可培养法与免培养技术的有机结合

尽管技术的进步使研究人员能够快速测定环境

样本中几乎全部的微生物序列，并将其多样性细分

到一种前所未有的水平，但其存在着一个严重缺

陷，即不可获取实体微生物菌株资源。近期 Oberhardt
等[75]指出，可直接根据微生物的 16S rDNA 序列利用

KOMODO (the known media database, http://komodo.
modelseed.org/) 平台来预测其培养基配方，将基于深

度测序的微生物多样性数据与目标菌株的分离培养

有机衔接起来。如 Chai 等 [76]根据梭菌纲 Clostridia

特异性 16S rRNA 基因序列，利用 KOMODO 平台所

预测的培养基，成功从发酵谷物中分离出 Clostridium
菌株。对目前已知培养基进行分类 (平台包括的培养

基配方超过 18000 多种)，并对它们的确切营养成分

进行整理和标准化是建立这一平台的关键。培养基

配方的预测原理包括传递预测 (transitive prediction)
和协同过滤预测 (collaborative filtering predictor) 两
种[75]。具体而言，传递预测是基于逻辑学中的传递性

(transitivity) 进行推断的。如 A、B 和 C 分别代表

3 种不同的微生物，m1、m2 和 m3 分别代表 3 种不

同的培养基。其中，微生物 A、B 可利用培养基

m1，B、C 可利用培养基 m2，C 可利用培养基 m3。
通过传递性假设，即可推断出微生物 A 也可能利用

培养基 m3。协同过滤预测则是基于 16S rDNA 的系

统进化相似性，根据已知培养基的物种来推断与其

相似性较高的近缘物种的培养基。此外，平台还可

给定一个合作分数 (collab scores) 来表示所预测出的

培养基配方的可信度。但截止目前，该平台的有效

性可能仍需更多证据支持。未来，我们必须将可培

养与免培养方法技术紧密联系起来、取长补短，从

更深层次挖掘利用根际微生物组。

4    根际微生物组与农业生产

越来越多的证据表明，植物根际微生物组在促

进宿主生长、健康和耐受方面发挥着重要作用。如

豆科植物能与其根际微生物组成员根瘤菌形成共生

关系高效固氮，为植物宿主提供氮源，增加其产量[77]。

丛枝菌根真菌能与绝大多数陆生植物建立共生体

系，其外部菌丝网络可显著促进宿主对水分和养分

的吸收，增强植物抗性[78]。Kwak 等[43]利用宏基因组

方法对抗病、易感两个品种番茄的根际微生物组进

行测序，再通过挖掘其得到的数据，成功发现两个

品种的根际微生物存在差异，抗性品种根际中存在

更加丰富的黄杆菌基因组信息，这一发现对田间番

茄青枯病 Ralstonia solanacearum 的防治具有指导作

用。Zhang 等[64]通过比较田间生长的亚洲栽培稻两亚

种籼、粳稻 (相比粳稻，籼稻通常表现出更高的氮肥

利用效率)，发现二者形成了截然不同的根际微生物

组，籼稻根际微生物组的多样性明显高于粳稻，且

籼稻根际比粳稻富集更多与氮循环相关的微生物种

类，证实了根际微生物组与植物氮肥利用效率的关

系。挖掘利用根际微生物组的有益成员并加工制成

微生物菌剂或肥料，将是一种十分具有前景的新型
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农药、化肥制剂[79]。遗憾的是，尽管目前许多研究已

经证明了根际微生物接种剂的潜力，但仍面临着其

往往只在受控的实验室条件下表现良好，而在复杂

的自然农业环境中不能充分发挥作用的挑战[79-80]。一

种可能的解释是，实验室试验通常使用的是无菌土

壤基质，且大多仍处于一对一的互作研究，只有少

数在受控实验室条件下结合了复杂的微生物群落来

重建植物根际微生物组，而当微生物菌剂接种到天

然土壤时其细胞数量通常较少，在与原生土壤微生

物群落竞争生态位时处于劣势，以至于其往往在田

间试验时不能介导或需要某些特定条件才可介导对

宿主的有益影响 [51,  74,  80]。甚至，在特定的环境条件

下，微生物菌剂还可能对植物产生不利影响。如当

土壤中铁充足时，在拟南芥根际定殖的植物根际促

生菌 Pseudomonas simiae WCS417 可诱导植物对铁的

吸收、刺激植物生长和提高植株地上部分鲜重；而

在铁缺乏时，WCS417 能产生铁螯合体载体确保微

生物对铁的获取，与植物争夺营养，导致植物黄化[81]。

据此，现阶段仍需要改善可变的田间条件下的微生

物菌剂的定殖效果和功能效果来增加有益作用的可

再现性，以期更好地在农业实践中操纵和管理微生

物群落，增强农业生态系统的服务功能[74, 82]。

此外，一些土壤对植物病原菌表现出的显著抑

病作用，也要归因于植物的根际微生物组[83]。抑病土

壤是通过土壤微生物群落的改变而不是直接拮抗病

害进行抑制[84]。如 Yuan 等[37]通过对相同土壤上连续

种植 5 季的拟南芥叶际接种病原菌 Pseudomonas
syringae pv tomato，然后在第 6 季拟南芥种植过程中

评估其生长状况 (如发病率、生长速度等) 和抗逆激

素水平 (如茉莉酸、水杨酸等)，再基于高通量测序

追踪土体土壤、根际土壤细菌群落的变化，同时利

用非靶向代谢组学技术鉴定根系分泌物差异并评估

差异分泌物在促进土壤抗病性方面的作用，证明了

被病原菌侵染的植株通过改变根系分泌物成分招

募、富集有益微生物群落形成土壤记忆 (即形成抑病

土壤)，促进后代植物对病原菌的抗病能力。正确操

纵和管理根际微生物组或将为减轻土传病害、改善

土壤健康等提供一种新的有力手段。

5    展望

植物根际–相关微生物组为一种共生功能体

(holobiont)，对其研究和开发的巨大潜力方兴未

艾[85]！尽管它们在促进宿主营养吸收、病虫害抵抗及

胁迫适应等方面的作用得到广泛证实，但目前仍处

于管理和操纵植物根际微生物组的早期阶段[10, 86]。充

分认识根际微生物组装配过程的驱动因素，并探明

其与植物宿主间的互作关系，是更好地利用其去解

决农业生产、土壤健康等问题的前提。

现阶段，不少研究都是仅集中在一个或几个时

间点上分析单个驱动因子对根际微生物的影响[1, 87]。

这已不足以揭示高度复杂且动态变化的根际微生物

组。结合模式植物寻找模式微生物群落可能是实现

上述目标的关键[58, 74]。具体而言，模式微生物群落包

括基于环境样本构建的微宇宙 (microcosm) 和根据已

有物种构建的合成群落 (synthetic community)。与自

然环境相比，微宇宙具可控性与重复性，使得其能

够用于特定生态机制的研究，完整重现群落动态演

化过程等优势[58]。植物根际微生物组，虽然其菌群组

成丰富，但并非所有成员都参与宿主功能的发挥。

核心微生物组 (core microbiome) 被认为是根际微生

物组的关键组成部分，是一个更有可能影响宿主生

理和表型的稳定类群[88-90]。或许，通过着重探究这些

可能介导关键功能的核心微生物组成员 (即合成群

落) 在可控环境 (即微宇宙) 中的预期效果，将根际微

生物组数据与植物机能联系起来，将是未来从更深

层次挖掘利用根际微生物组的重要途径。
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