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　　摘要：植物表面及内部定殖着种类丰富的微生物群落，这些微生物与植物经过长期进化形成了互利共生的功能整
体，植物寄主为微生物提供生长空间和营养，而微生物则在植物生长发育、营养摄取及植物逆境抗性等方面发挥作用。

微生物群落的变化受到各种生物和非生物因素影响，目前人们对于不同因素如何驱动微生物群落构建及如何利用功

能微生物提高寄主植物抗逆性等的认识仍不深入，这严重阻碍了微生物群落应用的发展。明确微生物群落构建的机

制和微生物群落之间的相互作用机制，有利于扩宽微生物群落应用的深度和广度。本文总结了不同植物寄主、同一寄

主不同生态位及不同生长阶段下的微生物群落差异，阐述了生物因素（生态位、病原入侵等）及非生物因素（地理位

置、季节变化等）对植物地上及地下微生物群落的影响及作用机制，解析了植物微生物间的相互作用以及微生物通过

竞争和诱导植物系统抗性降低病害发生的机理，介绍了合成菌群在植物应用中的研究进展，最后对微生物组在未来发

展过程中可能遇见的问题进行了展望，将有效助力微生物组在植物病害防治方面的绿色高效应用。
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　　植物微生物组（ｐｌａｎｔｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｓ）由生活在植
物上的所有微生物和其遗传信息组成［１－３］，主要包

括细菌、真菌、古菌和一些病毒等。植物微生物中

的益生菌与寄主植物经过长期的进化，发展出一种

互利共生关系，寄主为微生物提供空间和营养，微

生物在植物养分吸收、生长发育、对不良环境抵抗

等方面发挥相应的功能［４－５］。植物微生物组包括根

际、叶际和内生微生物群落，植物不同生态位的微

生物群落构成复杂，其多样性、偏好性和丰度受寄

主植物和环境的共同影响［６］。大量研究表明，微生

物群落的构建受到多种环境因素的影响，其中不同

生态位和外部病原物的入侵作为主要的选择压力

影响着植物微生物群落的构建［７］。解析微生物群

落构建的驱动因素有助于人为干预微生物组，以提

高植物抗逆性及产量、品质等性状。

近年来，在作物微生物组领域，众多科研工作

者对于微生物 －寄主植物 －病害之间的相互关系
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进行了深入的研究，结果显示，在进行植物微生物

群落研究过程中发现的由有益微生物群落组成的

核心菌群在大田中对植物病害的控制比目前由单

一或几种生防菌组成的生物制剂效果更加高效和

稳定。合成菌群的技术已经较为成熟，由核心微生

物合成的菌群对于植物病害的防治已经在水稻、大

豆、葡萄和黄瓜上得到应用［８］。本文对近年来植物

微生物组的构建、关键影响因素、驱动机制及其在

病害防御方面的应用进行总结论述，并对未来研究

过程中需要解决的问题进行展望，以期促进微生物

组在植物上进行更深层次的应用。

１　植物微生物群落结构差异

１．１　不同寄主植物的微生物群落差异
微生物群落的构建受到多种生物因素的影响，

其中能显著影响微生物群落的生物因素为植物种

类［９］。张厉等通过对比黄瓜（ＣｕｃｕｍｉｓｓａｔｉｖｕｓＬ．）和
番茄（ＳｏｌａｎｕｍｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍＬ．）等７个不同种类蔬菜
的根际微生物群落发现，不同植物的根际微生物群

落存在差异，主要体现在微生物群落的种类和数量

上［１０］。Ｃｏｒｄｏｖｅｚ等进一步证实，微生物的种类和寄
主植物共同进化，因而不同的寄主植物对应的微生

物群落存在明显差异［１１］。

１．２　植物不同生态位的微生物群落差异
按照所处空间的不同，植物可被分为地上部分

和地下部分。不同生态位宿主免疫和微环境的不同

导致微生物群落存在明显的差异，在番茄［１２］、辣椒

（ＣａｐｓｉｃｕｍａｎｎｕｕｍＬ．）［７］、水稻（ＯｒｙｚａｓａｔｉｖａＬ．）［１３］、
小麦 （Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ．）［１４］、玉 米 （Ｚｅａｍａｙｓ
Ｌ．）［１５］、葡萄（ＶｉｔｉｓｖｉｎｉｆｅｒａＬ．）［１６］等植物中，已有较
为深入的研究。张婷等通过对番茄根、茎、叶等不同

生态位的内生菌菌群进行研究发现，内生菌在根部多

样性更丰富，且与茎部、叶部有明显的结构差异，放线

菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）特异性地存在于根部，厚壁菌
门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）特异性地存在于根部和茎部［１７］。

同一生态位的微生物群落同样存在显著的差异。

Ｅｄｗａｒｄｓ等通过对比水稻根系的根际、根表和根内微
生物群落发现，相较于根表和根际土，根内的变形菌

门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和螺旋菌门（Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ）微生物
的相对丰度显著高于酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）和芽单
胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）［１３］。
１．３　植物不同生长阶段的微生物群落差异

微生物群落的结构同样受到寄主发育阶段的

影响。Ｘｉｏｎｇ等发现，玉米从苗期到成熟期，整体上
细菌的丰富度呈下降趋势，而真菌丰富度的变化趋

势相反［１８］。任春光等基于高通量测序发现，猕猴桃

（ＡｃｔｉｎｉｄｉａｃｈｉｎｅｎｓｉｓＰｌａｎｃｈ．）苗在３个不同生长阶段
根际土壤中真菌科和属的微生物数量出现先升高

后下降趋势［１９］。此外，不同生长时期苹果、葡萄的

微生物组也发现存显著差异［２０］。

２　植物微生物结构的关键影响因素

微生物群落的组成和变化受到多种因素的影

响，包括生物因素和非生物因素，其中生物因素包

括根际分泌物、病原菌入侵等，非生物因素包括人

事操作及各种环境胁迫。

２．１　植物地上部分微生物群落的关键影响因子
关于地上部分微生物群落研究相对较多的为

叶际微生物，其结构受到各种生物包括宿主植物本

身和非生物因素的影响，这些因素共同驱动着叶际

微生物群落构建［２１－２３］。

２．１．１　生物因素　从植物本身来说，植物的种类和
叶面营养的分布均会对叶际微生物产生影响［２４］。

植物种类是造成叶际微生物群落差异的主要因素。

Ｌａｍｂａｉｓ等对巴西森林中多种植物的微生物组进行
研究，发现只有 ０．５％的细菌是所有植物共有
的［２５］。此外，相较于土壤，植物叶面提供的营养较少。

ｖａｎｄｅｒＷａｌ等发现，甲基杆菌属（Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）菌
株能够快速消耗叶片产生的甲醇，从而能够在叶面

上定殖［２６］。鞘氨醇单胞菌属（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）菌株
对营 养 有 更 强 的 吸 附 作 用，假 单 胞 菌 属

（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）菌株能够快速移动到营养丰富的地
方，这些菌属的微生物能够更加高效地利用叶面产

生的营养物质，从而能够在叶面上更好地存活［２７］。

２．１．２　非生物因素　微生物群落的构建受到各种
环境因素的影响。其中，地理位置和生长季节是影

响叶际微生物群落构建的主要因素。Ｆｉｎｋｅｌ等发
现，不同地理位置的柽柳属（ＴａｍａｒｉｘＬ．）植物叶际
附生微生物群落存在显著差异，地理位置对于柽柳

属植物叶际微生物群落的影响大于树种［２８］。Ａｇｌｅｒ
等发现，地理位置和季节变化对于拟南芥叶片微生

物群落结构差异的贡献度为 ４０％［２９］。在广玉兰

（Ｍａｇｎｏｌｉａｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａ）叶际中，拜叶林克氏菌科
（Ｂｅｉｊｅｒｉｎｃｋｉａｃｅａｅ）的微生物含量下降，而甲基杆菌
科（Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ）的微生物含量增加，这些菌
群随季节变化而变化［３０］。
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此外，同一地理位置环境中的光照、温度、含水

量也在不同程度上影响着叶际微生物的组成。

Ｂａｌｉｎｔ－Ｋｕｒｔｉ等发现，光照影响玉米叶际微生物和
植物之间的相互作用［３１］。Ｒａｓｔｏｇｉ等发现，夏季生菜
（Ｌａｃｔｕｃａｓａｔｉｖａｖａｒ．ｒａｍｏｓａ）叶际微生物以肠杆菌科
（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ）为主，到冬季肠杆菌丰度降低，
而草酸杆菌科（Ｏｘａｌｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ）微生物数量增
加［２１］。温度和水分在影响微生物组的构建进程中

存在协同作用。Ｃｌｏｔｅｔ等发现，干旱能够显著影响
微生物结构，酵母菌（Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ）可积累甘油等
物质维持细胞内外水平衡，从而具有更强的抗旱能

力，比细菌能更长时间地定殖在夏季植物的叶

片上［３２］。

２．２　植物地下部分微生物群落的关键影响因子
植物地下部分的微生物受到的影响因素较多，

包括土壤性质、寄主特性和人事操作等。

２．２．１　生物因素　植物根系分泌物中的营养物质、
代谢产物和信号分子是影响根际微生物组群落构

建的主要驱动因素［３３－３４］，它们在不同程度上影响根

际微生物群落的构建。碳源作为根系的主要代谢

产物，主要包括大分子的果胶以及一些小分子的氨

基酸和有机酸。细菌中的变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）
和拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）以及真菌中的肉座菌目
（Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ）和球囊霉属（Ｇｌｏｍｕｓ）等能快速利用
根际沉积物，从而在根际中显著富集［３５］。

其他代谢产物如２，４－二乙酰氯葡糖醇、过氧
化物酶和氧化脂质、苯丙烷类、类黄酮类、香豆素、

三萜、Ｌ－苹果酸及芳香类化合物等驱动着根际微
生物群落的构建［３６］。Ａｈｍａｄ等发现，苯并 嗪类化

合物的含量与细菌中变形菌门和真菌中球囊菌门

的微生物含量呈正相关［３７－３８］。Ｈｕａｎｇ等研究发现，
三萜类化合物能够显著调节拟南芥根系细菌的生

长，其中一些细菌能够将三萜类化合物分解，并利

用分解产物中的棕榈酸作为增殖的碳源。此外，三

萜类化合物中的拟南芥宁素（ｔｈａｌｉａｎｉｎ）和拟南芥啶
素（ａｒａｂｉｄｉｎ）２种化合物均可以通过调控拟南芥根
系细菌群落的组成来提高植物的抗性［３９］。

植物根系分泌的一些信号物质如水杨酸

（ｓａｌｉｃｙｌｉｃａｃｉｄ，ＳＡ）和茉莉酸（ｊａｓｍｏｎｉｃａｃｉｄ，ＪＡ），不
仅在限制植物毒性病原体的生长方面发挥着重要

作用，而且在维持微生物成员的稳定性方面也起着

关键性作用。Ｐｉｅｔｅｒｓｅ等发现，ＳＡ的生物合成和信
号通路是组装正常根系微生物群所必需的，并且可

以调节特定细菌在根系的定殖；ＪＡ在叶部微生物的
调节过程中发挥重要作用［４０］。Ｋｎｉｓｋｅｒｎ等发现，ＳＡ
和ＪＡ对拟南芥叶际微生物的影响存在差异；关于茉
莉酸甲酯（ＭｅＪＡ）对植物微生物群落的调节作用也
有相应的报道，它可以激活茉莉酸途径，从而改变

根际微生物群落的组成［４１］。Ｃａｒｖａｌｈａｉｓ等发现，外
施茉莉酸甲酯在激活ＪＡ信号通路时，一些与拟南芥
生长相关的烟酸芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓｎｉａｃｉｎｉ）和恶臭
假单胞菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｐｕｔｉｄａ）的群落生长受到抑
制，而一些与杀虫毒素和抗菌物质产生相关的细菌

会显著富集［４２］。

病原菌的入侵也是改变寄主微生物组的重要

因素之一。病原菌入侵寄主植物后，会随之扩繁到

寄主植物的不同部位，从而对不同部位的微生物群

落造成影响。立枯丝核菌（Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉ）侵染
甜菜（ＢｅｔａｖｕｌｇａｒｉｓＬ．）后，一些细菌科如噬几丁质菌
科（Ｃｈｉｔｉｎｏｐｈａｇａｃｅａｅ）和黄杆菌科（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ）
微生物在甜菜根内的含量显著上升［４３］。小麦

（Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ．）在受到立枯丝核菌 （Ｒ．
ｓｏｌａｎｉ）的侵染后，一些益生菌属如噬几丁质菌属
（Ｃｈｉｔｉｎｏｐｈａｇａ）、假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）和黄杆菌
属（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）的微生物含量与侵染年限呈正相
关［４４］。假禾谷镰孢菌（Ｆｕｓａｒｉｕｍｐｓｅｕｄｏｇｒａｍｉｎｅａｒｕｍ）
侵染小麦后，导致小麦根际和根内均有优势菌嗜根

寡养单胞菌（Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓｒｈｉｚｏｐｈｉｌａ）的明显富
集，接种富集的优势菌菌株会促进植物生长，并抑

制病害的发生［４５］。

２．２．２　非生物因素　不同的土壤源对于寄主植物
根际群落的组装影响不同。Ｓｕｎ等发现，不同类型
的土壤经过相同的耕作方式后，熟化土壤的微生物

变化趋势与母质的类型存在很大的相关性［４６］。Ｌｉｕ
等对比发现，在不同类型的土壤中，大豆根际微生

物群落中细菌门的富集模式存在显著差异，厚壁菌

门和拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）分别在农业土壤和森
林土壤根际中显著富集［４７］。

此外，人事操作对于土壤微生物群落的组成也

有较大的影响。研究表明，不同的施肥模式可以显

著影响土壤微生物的群落组成［４８］。Ｈｕ等通过１６Ｓ
ｒＲＮＡ估算不同施肥方式下土壤细菌丰度，结果表
明，氮磷钾处理和未施肥对照之间没有显著差异，

化肥及有机肥的施加均使细菌丰度显著提高［３８］。

对于细菌群落而言，Ｘｕｎ等发现，长期配施有机肥的
红壤，其酶活性和细菌的多样性维持在较高水平，配
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施无机肥的红壤的酶活性和细菌的多样性显著下

降［４９］。对于真菌群落而言，Ｂｅｉ等的研究显示，在短
期无机肥和有机肥处理之间的真菌丰富度没有显著

差异，但长期施用无机肥会导致真菌多样性下降、致

病真菌类群丰度提高，而施用有机肥可在减轻该情况

的同时，增加细菌群落的多样性，如变形菌门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和厚壁菌门的相对丰度提高［５０－５１］。

适宜的种植模式不仅能够促进植物均衡利用

土壤中的养分，还能在一定程度上改善土壤微生物

结构，起到预防病虫和草害的作用，如通过轮作和

间作可打破植物寄主和病原体之间的联系，减轻病

原体对作物生产的负面影响。Ｚｈｏｕ等发现，花生
（ＡｒａｃｈｉｓｈｙｐｏｇａｅａＬｉｎｎ．）与玉米、大豆（Ｇｌｙｃｉｎｅｍａｘ
Ｍｅｒｒ．）、马铃薯（Ｓｏｌａｎｕｍｔｕｂｅｒｏｓｕｍ）轮作，能够显著
降低花生根部拮抗尖刀镰孢菌的微生物含量，减少根

腐病的发生［５２］。番茄和洋葱的间作研究也证实，分

蘖洋葱（Ａｌｌｉｕｍｃｅｐａ）根际分泌的二氢槲皮素能改变
番茄根际中芽孢杆菌的定殖，而芽孢杆菌能够保护番

茄免于病原菌的侵染［５３］。Ｗａｎｇ等发现，玉米和花生
间作能够使花生根际富集假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）
微生物，它们可分泌铁载体，通过铁竞争抑制土传

病害的发生，促进花生对铁的吸收［５４］。

３　微生物组在植物病害防治中的作用

植物招募的有益微生物可作为植物微生物组

的关键类群，通过多种直接和间接的作用机制来提

高植物对病害的抵御能力，例如诱导植物防御系

统［５５］、直接分泌抗真菌物质以及与病原菌竞争资源

和生态位等［５６］。这些机制并非单独触发，有时可能

多个机制共同发挥作用。

３．１　微生物组的相互作用
有益微生物与病原菌的竞争本质是资源竞争，

在同一空间中，微生物可以竞争空间、营养物质等。

有益微生物比病原微生物对空间和营养物质的争

夺能力更强，可通过减少病原菌的生存空间以及可

利用的营养，限制病原菌的生长，从而降低病害的发

生程度。Ｇｅ等发现，在西瓜（Ｃｉｔｒｕｌｌｕｓｌａｎａｔｕｓ）枯萎病
病害严重暴发的土壤中，大量非致病性镰刀菌存在于

健康西瓜的根际中，与致病性镰刀菌竞争有限的生存

空间，降低致病性镰刀菌在西瓜植株上的定殖数量，

从而显著降低西瓜枯萎病的发病程度［５７］。此外，植

物根际和土壤中的枯草芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓｓｕｂｔｉｌｉｓ）可
通过与病原菌相互竞争达到生防效果［５８］。

营养物质的争夺也是有益微生物限制病原菌

生长的主要方式之一。部分根际有益微生物能够

产生嗜铁素，吸收环境中的可利用铁，限制病原菌

正常生长发育，从而减轻病害的发生程度［５９］。番茄

根际中的益生菌通过与青枯菌竞争铁营养，影响青

枯菌的生长来降低番茄青枯病的发生程度［６０］。黑

点病菌侵染柑橘时，柑橘叶部富集鞘脂单胞菌属

（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）、泛菌属（Ｐａｎｔｏｅａ）和甲基杆菌属
（Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）微生物，这些微生物可以通过抑
制病原菌的孢子萌发、裂解菌丝或对铁元素的竞

争，抑制黑点病原菌的生长繁殖，降低病害发生［６１］。

益生菌可以通过改善环境来吸引有益微生物

和降低病原菌的丰度。丛枝真菌（ＡＭＦ）［６２］、木霉
（Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ）［６３］和珊瑚球菌属黏细菌［６４］通过改善

土壤环境来增加土壤中放线菌的丰度，降低尖孢镰

刀菌的丰度，抑制病害的发生［６５］。

３．２　诱导寄主植物抗性
有益微生物可以通过调节激素水平或者激活

植物的免疫系统来提升寄主对于有害生物的抵抗

能力，即诱导系统抗性（ｉｎｄｕｃｅｄｓｙｓｔｅｍｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ，
ＩＳＲ）。大多芽孢杆菌能促进棉花植株生长，同时可
通过激活棉花植株的酶活性来提升防御能力，增强

棉花的系统抗病性，有效预防棉花黄萎病的发

生［６６］。当植物遭受有害微生物的侵染时，会通过改

变自身代谢来吸引有益微生物，有益微生物可通过

增强植物的免疫力来减轻发病程度。Ｂｅｒｅｎｄｓｅｎ等
发现，霜霉病菌侵染拟南芥叶部时，在拟南芥根际

会显著富集寡养单胞菌属（Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ）、黄单
胞菌属（Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ）、微杆菌属（Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）
等，它们共同增强拟南芥系统抗性，同时促进拟南

芥的生长［６７］。越来越多的研究表明，微生物在提升

作物抗性中发挥着重要作用（表１）。

４　合成菌群的应用

近年来，从微生态层面对植物病害进行防治已

成为生物防治研究的热点，通过微生物组学可发现

更多对植物有益的功能菌群。Ｄｅｙｅｔｔ等发现，患中
度皮尔斯病的葡萄藤蔓汁液微生物群落的多样性

明显高于健康和患重度皮尔斯病的葡萄藤蔓汁液，

患病 后 甲 基 杆 菌 （Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、放 线 菌
（Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｓ）和假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）等多种
益生菌特异性富集，从而提升病害的抵抗能力，提

高产量［７７］。
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表１　植物微生物的主要生态功能及其作用机制

植物宿主 有益微生物 作用机制 主要表现 参考文献

拟南芥（Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ） 假单胞菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｓｉｍｉａｅ）
ＷＣＳ４１７

促进营养吸收 产生铁胁迫，促进植物对铁元

素的吸收

［６８］

印度梨形孢（Ｐｉｒｉｆｏｒｍｏｓｐｏｒａｉｎｄｉｃａ） 通过磷转运蛋白促进寄主对磷

元素的吸收

［６９］

花生／玉米（Ａ．ｈｙｐｏｇａｅａＬｉｎｎ．）
／（Ｚ．ｍａｙｓＬ．）

假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ） 促进营养吸收 假单胞菌属分泌的铁载体能够

促进花生对于铁营养的吸收

［５７］

西瓜（Ｃｉｔｒｕｌｌｕｓｌａｎａｔｕｓ） 轮枝镰刀菌（Ｆｕｓａｒｉｕｍｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｏｉｄｅｓ）、
腐皮镰刀菌（Ｆ．ｓｏｌａｎｉ）

竞争 与病原菌竞争生态位 ［６０］

番茄（Ｓ．ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍＬ．） 枯草芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓｓｕｂｔｉｌｉｓ）ＦＢ１７ 竞争 在寄主根系形成生物膜阻碍病

菌侵染

［７０］

烟草（ＮｉｃｏｔｉａｎａｔａｂａｃｕｍＬ．） 解淀粉芽孢杆菌（Ｂ．ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ）
ＺＭ９

竞争 通过生态位排斥机制有效控制

烟草青枯病

［７１］

假单胞菌（Ｐ．ｃｈｌｏｒｏｒａｐｈｉｓ）ＰＣＬ１３９１ 拮抗 产生噻吩类化合物抑制尖刀镰

孢菌的生长

［７２］

柑橘（ＣｉｔｒｕｓｒｅｔｉｃｕｌａｔａＢｌａｎｃｏ．） 鞘脂单胞菌属（Ｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ） 拮抗 分泌抑制性铁载体抑制病原菌

对于铁的吸收

［６４］

番茄（Ｓ．ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍＬ．） 泛菌属（Ｐａｎｔｏｅａ）、
甲基杆菌属（Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）

拮抗 抑制病菌孢子萌发和和菌丝生

长
［６４］

噬几丁质菌（Ｃｈｉｔｉｎｏｐｈａｇａｅｉｓｅｎｉａｅ） 直接拮抗病原菌，且有高度的

专一性

［７３］

小麦（Ｔ．ａｅｓｔｉｖｕｍＬ．）
雷夫松氏细菌（Ｌｅｉｆｓｏｎｉａａｑｕａｔｉｃａ） 拮抗 降低青枯病病原菌毒力基因的

表达

［７４］

荧光假单胞菌（Ｐ．ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｓ） 通过产生抗真菌物质 ［７４］

番茄（Ｓ．ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍＬ．） 枯草芽孢杆菌（Ｂ．ｓｕｂｔｉｌｉｓ）、
贝莱斯芽孢杆菌（Ｂ．ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ）

拮抗 提高防御酶的活性和植物激素

信号通路增强植物抗病性

［７５］

拟南芥（Ａ．ｔｈａｌｉａｎａ） 黄单胞菌属（Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ）、
嗜麦芽窄食单胞菌（Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ
ｍａｌｔｏｐｈｉｌｉａ）、
微杆菌（Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）

诱导系统抗性 系统性地诱导拟南芥产生对霜

霉病原菌的抗性，促进拟南芥

的生长

［６９］

番茄（Ｓ．ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍＬ．） 黄杆菌（Ｍ．ｍａｒｉｔｙｐｉｃｕｍ） 诱导系统抗性 分泌抑制性铁载体抑制病原菌

对于铁的吸收

［６２］

小麦（Ｔ．ａｅｓｔｉｖｕｍＬ．） 嗜根寡养单胞菌（ＳＲ８０）
（Ｓ．ｒｈｉｚｏｐｈｉｌａ）（ＳＲ８０）

诱导系统抗性 正向诱导多个防御基因的表达 ［４５］

香蕉（ＭｕｓａｎａｎａＬｏｕｒ．） 裂壳菌（Ｓｃｈｉｚｏｔｈｅｃｉｕｍ） 诱导系统抗性 诱导寄主产生系列抗氧化保护

酶

［７６］

　　在此基础上，研究人员发现，将微生物组学研
究中发现的有益微生物组成合成菌群（ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙ，ＳｙｎＣｏｍ），能够更显著地提高作
物产量和质量，且在防治病害中发挥着越来越重要

的作用。相比单一的益生菌剂，合成的微生物菌剂

效果更加稳定。Ｚｈａｎｇ等发现，籼稻的氮素利用率
高于粳稻，是由于籼稻比粳稻有更高的微生物多样

性，其中包括更多氮代谢相关的属［７８］。冀宇等将植

物根际促生菌苍白杆菌（Ｏｃｈｒｏｂａｃｔｒｕｍ）、淡紫拟青

霉 （Ｐｕｒｐｕｒｅｏｃｉｌｌｉｕｍ ｌｉｌａｃｉｎｕｍ）和 红 灰 链 霉

（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｒｕｂｒｏｇｒｉｓｅｕｓ）等３种功能菌复配成复合
微生物菌剂，该菌剂对黄瓜根结线虫病害田间防效

可达到５６．５％［７９］。Ｃｈｅｎ等通过研究大豆孢囊线虫
土壤微生物组发现，将抑制土和感病土混合后可以

增加子囊菌门微生物的数量，从而降低病害的发生

程度［８０］。Ｎｉｕ等构建了以阴沟肠杆菌（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ
ｃｌｏａｃａｅ）为关键物种的合成微生物群，能够显著降低
拟轮枝镰孢菌（Ｆ．ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｏｉｄｅｓ）在玉米上的定殖，
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从而降低玉米苗枯病的发病率［８１］。

５　讨论与结论

综上所述，近年来国内外对植物微生物群落构

建的驱动因素、微生物与寄主的相互作用机制和合

成微生物的应用等方面均有了初步的了解，但仍存

在一些问题亟待进一步探究：（１）基于调整单因素
变量开展的植物微生物群落影响因素研究不足以

还原植物所处的高度复杂环境。针对多因素影响

微生物群落变化的机理展开深入研究，将为提高核

心微生物应对逆境的能力奠定理论基础。随着测

序技术的不断发展，宏基因组、转录组、蛋白组、代

谢组、培养组等多组学手段日臻成熟，基于以上技

术手段进行数据综合分析，有助于阐明微生物群落

之间的相互作用机制，提升核心微生物在环境中的

竞争力。（２）植物在遭受逆境时会招募有益微生物
来降低受害程度，但具体哪些信号分子在招募有益

微生物的过程中发挥作用，以及有益微生物提升寄

主抗性的机制仍不清楚。例如，在抗感番茄的根际

微生物组研究中，仅发现抗性品种招募了黄杆菌属

菌株来提升寄主的抗病性，却未阐明其作用机理。

（３）植物中大部分内生或寄生微生物无法分离培
养，这阻碍了合成菌群的发展。在构建合成菌群

时，对于土壤而言，微生物多样性越高越有助于在

环境中存活并发挥相应的功能，但是合成菌群的数

量并非越多越好，在有限的资源和空间中较高的微

生物多样性会加剧微生物群落之间的竞争。因此，

需要明确合成菌群中物种多样性、关键物种以及初

始成员的比例。（４）针对合成菌群效果不稳定的问
题，可尝试通过由卡拉胶、海藻酸盐、纤维素凝胶、

聚丙烯酰胺等有机材料构建的载体来提升合成微

生物菌群的田间稳定性。
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［４８］李馨宇，姜　宇，米　刚．不同施肥模式对土壤微生物数量和酶

活性及小麦产量的影响［Ｊ］．黑龙江农业科学，２０２３（１）：１３－

１７．　

［４９］ＸｕｎＷＢ，ＸｕＺＨ，ＬｉＷＤ，ｅｔａｌ．Ｌｏｎｇ－ｔｅｒｍｏｒｇａｎｉｃ－ｉｎｏｒｇａｎｉｃ
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Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１６，５４（９）：６１１－６１７．

［５０］ＢｅｉＳＫ，ＺｈａｎｇＹＬ，ＬｉＴＴ，ｅｔａｌ．Ｒｅｓｐｏｎｓｅｏｆｔｈｅｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｔｏｄｉｆｆｅｒｅｎｔｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｉｎｐｕｔｓｉｎａｗｈｅａｔ－ｍａｉｚｅｒｏｔａｔｉｏｎｏｎ

ａｃａｌｃａｒｅｏｕｓｓｏｉｌ［Ｊ］．Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ，Ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ＆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，

２０１８，２６０：５８－６９．

［５１］ＧｕｏＺ，ＨａｎＪＣ，ＬｉＪ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｌｏｎｇ－ｔｅｒｍｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｏｎｓｏｉｌ

ｏｒｇａｎｉｃｃａｒｂｏｎｍｉｎｅｒａｌｉｚａｔｉｏｎａｎｄｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１９，１４（４）：ｅ０２１６００６．
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［５２］ＺｈｏｕＹＹ，ＹａｎｇＺ，ＬｉｕＪＧ，ｅｔａｌ．Ｃｒｏｐｒｏｔａｔｉｏｎａｎｄｎａｔｉｖｅ

ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎｒｅｓｔｏｒｅｓｏｉｌｃａｐａｃｉｔｙｔｏｓｕｐｐｒｅｓｓａｒｏｏｔ

ｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，２０２３，１４（１）：８１２６．

［５３］ＺｈｏｕＸＧ，ＺｈａｎｇＪＹ，ＫｈａｓｈｉＵＲＭ，ｅｔａｌ．Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃｐｌａｎｔ

ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｖｉａｒｏｏｔｅｘｕｄａｔｅｓｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓｔｈｅｄｉｓｅａｓｅｓｕｐｐｒｅｓｓｉｖｅｎｅｓｓｏｆ

ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｓ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｌａｎｔ，２０２３，１６（５）：８４９－

８６４．　

［５４］ＷａｎｇＮＱ，ＷａｎｇＴＱ，ＣｈｅｎＹ，ｅｔａｌ．Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｃｏｎｖｅｒｇｅｎｃｅ

ｅｎａｂｌｅｓｓｉｄｅｒｏｐｈｏｒｅ－ｓｅｃｒｅｔｉｎｇ－ｒｈｉｚｏｂａｃｔｅｒｉａｔｏｉｍｐｒｏｖｅｉｒｏｎ

ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｎｄｙｉｅｌｄｏｆｐｅａｎｕｔｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｅｄｗｉｔｈｍａｉｚｅ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ

Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，２０２４，１５：８３９．

［５５］ＰｉｅｔｅｒｓｅＣＭ Ｊ，ＺａｍｉｏｕｄｉｓＣ，ＢｅｒｅｎｄｓｅｎＲＬ，ｅｔａｌ．Ｉｎｄｕｃｅｄ

ｓｙｓｔｅｍｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｂｙｂｅｎｅｆｉｃｉａｌｍｉｃｒｏｂｅｓ［Ｊ］．ＡｎｎｕａｌＲｅｖｉｅｗｏｆ

Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙ，２０１４，５２：３４７－３７５．

［５６］ＳａｘｅｎａＡＫ，ＫｕｍａｒＭ，ＣｈａｋｄａｒＨ，ｅｔａｌ．Ｂａｃｉｌｌｕｓｓｐｅｃｉｅｓｉｎｓｏｉｌａｓ

ａｎａｔｕｒａｌｒｅｓｏｕｒｃｅｆｏｒｐｌａｎｔｈｅａｌｔｈａｎｄｎｕｔｒｉｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ

ａｐｐｌｉｅｄｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０２０，１２８（６）：１５８３－１５９４．

［５７］ＧｅＡＨ，ＬｉａｎｇＺＨ，ＸｉａｏＪＬ，ｅｔａｌ．Ｍｉｃｒｏｂｉａｌａｓｓｅｍｂｌｙａｎｄ

ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｎｅｔｗｏｒｋｉｎｗａｔｅｒｍｅｌｏｎｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅａｆｔｅｒｓｏｉｌｆｕｍｉｇａｔｉｏｎ

ｆｏｒ Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｗｉｌｔ ｃｏｎｔｒｏｌ［Ｊ］． Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ，Ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ ＆

Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，２０２１，３１２：１０７３３６．

［５８］ＳｈａｆｉＪ，ＴｉａｎＨ，ＪｉＭ．Ｂａｃｉｌｌｕｓｓｐｅｃｉｅｓａｓｖｅｒｓａｔｉｌｅｗｅａｐｏｎｓｆｏｒｐｌａｎｔ

ｐａｔｈｏｇｅｎｓ：ａ ｒｅｖｉｅｗ［Ｊ］． Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ＆ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｃａｌ

Ｅｑｕｉｐｍｅｎｔ，２０１７，３１：４４６－４５９．

［５９］ＫｗａｋＭ Ｊ，ＫｏｎｇＨＧ，ＣｈｏｉＫ，ｅｔａｌ．Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ

ｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｌｔｅｒｓｔｏｅｎａｂｌｅｗｉｌｔｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎｔｏｍａｔｏ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ

Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１８，３６（１１）：１１１７．

［６０］ＧｕＳＨ，ＷｅｉＺ，ＳｈａｏＺＹ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｏｎｆｏｒｉｒｏｎｄｒｉｖｅｓ

ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｇｅｎｃｏｎｔｒｏｌｂｙｎａｔｕｒａｌｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｓ［Ｊ］．

ＮａｔｕｒｅＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０２０，５（８）：１００２－１０１０．

［６１］ＬｉＰＤ，ＺｈｕＺＲ，ＺｈａｎｇＹＺ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｐｈｙｌｌｏｓｐｈｅｒｅｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ

ｓｈｉｆｔｓｔｏｗａｒｄｃｏｍｂａｔｉｎｇｍｅｌａｎｏｓｅｐａｔｈｏｇｅｎ［Ｊ］．Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ，２０２２，

１０（１）：５６．

［６２］李梦玮，陈晓霞，廖礼彬，等．丛枝菌根真菌联合拮抗菌对花椒

根腐病的防治作用［Ｊ］．西南农业学报，２０２３，３６（１１）：２３９１－

２４００．　

［６３］邹佳迅，范晓旭，宋福强．木霉（Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａｓｐｐ．）对植物土传病

害生防机制的研究进展［Ｊ］．大豆科学，２０１７，３６（６）：９７０－９７７．

［６４］ＷａｎｇＭ，ＸｉａｎｇＬ，ＪｉａｎｇＷ，ｅｔａｌ．Ｓｏｉｌａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｆｕｎｇａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎａｐｐｌｅｏｒｃｈａｒｄｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｒｅｐｌａｎｔｄｉｓｅａｓｅｓｅｖｅｒｉｔｙａｒｏｕｎｄＢｏｈａｉＢａｙ，Ｃｈｉｎａ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＳｏｉｌ

Ｅｃｏｌｏｇｙ，２０２２，１７７：１０４５２４．

［６５］王瑞飞，孔盈利，魏艺璇，等．菌剂对鸡粪 －生物炭堆肥理化性

质和微生物群落结构的影响［Ｊ］．江苏农业学报，２０２３，３９（４）：

９６６－９７７．

［６６］佐长赓，王静怡，牛新湘，等．内生菌与根际细菌对棉花的促生

与诱导抗病作用［Ｊ］．西南农业学报，２０２２，３５（４）：７５７－７６３．

［６７］ＢｅｒｅｎｄｓｅｎＲ Ｌ，ＶｉｓｍａｎｓＧ，ＹｕＫ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓｅａｓｅ－ｉｎｄｕｃｅｄ

ａｓｓｅｍｂｌａｇｅｏｆａｐｌａｎｔ－ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｎｓｏｒｔｉｕｍ［Ｊ］．Ｔｈｅ

ＩＳＭＥＪｏｕｒｎａｌ，２０１８，１２（６）：１４９６－１５０７．

［６８］ＺａｍｉｏｕｄｉｓＣ，ＫｏｒｔｅｌａｎｄＪ，ｖａｎＰｅｌｔＪＡ，ｅｔａｌ．Ｒｈｉｚｏｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｖｏｌａｔｉｌｅｓａｎｄｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ－ｒｅｌａｔｅｄｓｉｇｎａｌｓｃｏｏｒｄｉｎａｔｅＭＹＢ７２

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｒｏｏｔｓｄｕｒｉｎｇｏｎｓｅｔｏｆｉｎｄｕｃｅｄｓｙｓｔｅｍｉｃ

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅａｎｄｉｒｏｎ－ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙｒｅｓｐｏｎｓｅｓ［Ｊ］．ＴｈｅＰｌａｎｔＪｏｕｒｎａｌ，

２０１５，８４（２）：３０９－３２２．

［６９］ＹａｄａｖＶ，ＫｕｍａｒＭ，ＤｅｅｐＤＫ，ｅｔａｌ．Ｗｉｔｈｄｒａｗａｌ：ａｐｈｏｓｐｈａｔｅ

ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｆｒｏｍｔｈｅｒｏｏｔｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃｆｕｎｇｕｓＰｉｒｉｆｏｒｍｏｓｐｏｒａｉｎｄｉｃａ

ｐｌａｙｓａｒｏｌｅｉｎｐｈｏｓｐｈａｔｅｔｒａｎｓｐｏｒｔｔｏｔｈｅｈｏｓｔｐｌａｎｔ［Ｊ］．ＴｈｅＪｏｕｒｎａｌ

ｏｆＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＣｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０２１，２９６：１００４５７．

［７０］ＲｕｄｒａｐｐａＴ，ＣｚｙｍｍｅｋＫＪ，ＰａｒéＰＷ，ｅｔａｌ．Ｒｏｏｔ－ｓｅｃｒｅｔｅｄｍａｌｉｃ

ａｃｉｄｒｅｃｒｕｉｔｓｂｅｎｅｆｉｃｉａｌｓｏｉｌｂａｃｔｅｒｉａ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２００８，

１４８（３）：１５４７－１５５６．

［７１］ＷｕＢ，ＷａｎｇＸ，ＹａｎｇＬ，ｅｔａｌ．ＥｆｆｅｃｔｓｏｆＢａｃｉｌｌｕｓａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ

ＺＭ９ｏｎｂａｃｔｅｒｉａｌｗｉｌｔａｎｄｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｏｆ

ｔｏｂａｃｃｏ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＳｏｉｌＥｃｏｌｏｇｙ，２０１６，１０３：１－１２．

［７２］ＭａｚｕｒｉｅｒＳ，ＣｏｒｂｅｒａｎｄＴ，ＬｅｍａｎｃｅａｕＰ，ｅｔａｌ．Ｐｈｅｎａｚｉｎｅａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ

ｐｒｏｄｕｃｅｄｂｙｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄｓｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｔｏｎａｔｕｒａｌｓｏｉｌ

ｓｕｐｐｒｅｓｓｉｖｅｎｅｓｓｔｏＦｕｓａｒｉｕｍｗｉｌｔ［Ｊ］．ＴｈｅＩＳＭＥＪｏｕｒｎａｌ，２００９，３

（８）：９７７－９９１．

［７３］尹家康．利用微生物组防治番茄青枯病的研究［Ｄ］．武汉：华

中农业大学，２０２３．

［７４］ＷｅｌｌｅｒＤＭ，ＲａａｉｊｍａｋｅｒｓＪＭ，ＧａｒｄｅｎｅｒＢＢ，ｅｔａｌ．Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｒｅｓｐｏｎｓｉｂｌｅｆｏｒｓｐｅｃｉｆｉｃｓｏｉｌｓｕｐｐｒｅｓｓｉｖｅｎｅｓｓｔｏｐｌａｎｔ

ｐａｔｈｏｇｅｎｓ［Ｊ］．ＡｎｎｕａｌＲｅｖｉｅｗｏｆＰｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙ，２００２，４０：３０９－

３４８．　

［７５］李长印．硒联合茉莉酸甲酯防治番茄灰霉病的微生物学机制

［Ｄ］．武汉：华中农业大学，２０２２．

［７６］农　倩，张雯龙，蓝桃菊，等．一株抗香蕉枯萎病ＤＳＥ菌株的筛
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