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摘　要：根际是受植物根系影响最为强烈的微域环境，是植物和土壤交流的桥梁。根系能通过调控根系分泌物的种类和

数量影响根际微生物的种群结构和多样性，根际微生物通过改变根际土壤特性影响根系的分泌作用，进而影响植物的生

长发育过程。因此，很有必要对这些研究进展进行梳理，提出未来该领域的研究重点。本文以 1999 ~ 2022 年中国知网

 （CNKI）和 Web of Science 核心数据库为文献来源，对根系分泌物与根际微生物互作相关的 64 篇论文进行分析。总结

了近年来根系分泌物和根际微生物互作的最新研究成果，重点介绍了根系分泌物对根际微生物种类、数量和分布的影响，

环境胁迫对根系分泌物和根际微生物的影响，以及根际微生物对植物生长的影响。基于此，我们对该领域未来的研究方

向进行了展望。深入理解根系分泌物和根际微生物之间复杂的互作关系及其机理，对揭示根际微生态调控过程、土壤微

生物组功能、促进农作物增产等方面具有重要的意义。
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1904 年德国微生物学家 Lorenz Hiltner 首次提出

了植物根际这一概念，他指出根际是受植物根系影

响最为强烈的微域环境，其理化性质和生物特性与

原土体有显著的区别[1]。根际作为植物根系与土壤间

能量流动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[2]。根系分泌物是调控根际微生态功能的重

要因素，也是植物与土壤交流的主要媒介，对于根

际元素循环、植物养料吸收、根际微生物群落塑造

等均有重要作用。根系分泌物是植物在生长发育过

程中通过根部向生长介质释放的有机化合物的总称，

一般可占到植物光合固碳量的 10% 以上[3]。根系分

泌物的种类繁多，学界对于其分类方式一直存在争

论。一种分类方式是根据其来源分为渗出物、黏胶

质、分泌物和裂解物质。另一种方式受到更多学者

的认可，是根据其分子量大小分为小分子分泌物和

大分子分泌物，其中小分子分泌物主要有糖类、有

机酸、脂肪酸、氨基酸（包括植物铁载体等非蛋白

氨基酸）等，大分子分泌物主要有黏胶物质和胞外

酶[4−7]，其具体分类见表 1。植物通过光合作用固定

的碳可以作为根系分泌物释放到根际，并与根系分

泌物中的各种次生代谢物质一起为根际微生物提供

碳源、氮源和其他养分，对根际微生物的种类、数

量和在土壤中的分布产生重要影响[8]。同时，根际微

生物可以产生植物生长调节剂和植物抗生素来改变

植物的代谢过程，从而影响根系分泌物的种类和数

量[9]。植物在面对生物和非生物胁迫时，可以释放不

同种类的根系分泌物来减轻外界环境对植物本身的

影响，根际微生物中的有益微生物（Plant Growth-
Promoting Microorganisms，简称 PGPM）能通过产

生抗菌素、诱导抗性、与病原菌竞争营养等方式提

高植物的抗逆性和抗病性[10]。近年来根系分泌物和根
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际微生物的交互作用机制已成为国内外的研究热点

之一[11]。本文将从植物根系分泌物对根际微生物群

落结构的影响、生物和非生物胁迫对根系分泌物

和微生物的影响以及根际微生物群落对植物生长的

影响等几个方面进行综述，探讨植物根系分泌物与

根际微生物的互作机制，以期为相关领域研究提供

参考。 

1    根系分泌物对微生物种类、数量和分
布的影响

研究表明，根系能通过分泌各种次生代谢物调

控根际微生物的种类、数量和在土壤中的分布，塑

造具有特异性的根际微生物群落结构[12]。由于根系分

泌物能为微生物提供丰富的营养，土壤中的微生物

通过趋化感应向富含根系分泌物的区域靠近并进行

繁殖，从而导致根际的微生物数量远远高于非根

际[13−14]。不同的植物品种和同一植物品种的不同生长

时期可以释放出不同的根系分泌物，这将导致根际

微生物种类和数量的差异。Chaparro 等[15] 对拟南芥

幼苗期、营养期、抽薹期和开花期的根系分泌物进

行了研究，发现酸杆菌门（Acidobacteria）、放线菌

门（Actinobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）和

蓝藻门（Cyanobacteria）的丰度在不同的发育时间

点存在显著差异，这四个门类别与根系分泌物（氨

基酸、酚类、糖或糖醇）有显著的相关性。Zhang
等[16] 认为趋化性和定殖是植物－微生物相互作用的

两个主要因素，对根系分泌物的趋化性被认为是细

菌定殖的第一步。黄瓜根系分泌物中的有机酸对根

际细菌趋化作用产生明显影响，其中柠檬酸对黄瓜

根际吸引解淀粉芽孢杆菌 SQR9 具有明显的正趋化作

用，且解淀粉芽孢杆菌可以保护黄瓜免受尖孢镰刀

菌入侵[17]。拟南芥根系分泌物中的氨基酸可以吸引枯

草芽孢杆菌在特定根段中定殖[18]。番茄根系分泌物中

的有机酸和糖类能够吸引抗真菌假单胞菌定殖 [19]。

Jog 等[20] 从小麦中分离出五种根际放线菌，它们可以

通过生产苹果酸、植酸酶和几丁质酶直接溶解磷酸

盐，从而促进小麦生长。更多关于根系分泌物塑造

根际微生物群落的相关研究成果见表 2。
  

表 2    不同植物种类的不同根系分泌物对根际微生物群落的塑造
Table 2    The influence of different root exudates of plant species on the rhizosphere microbial community

植物种类
Plant species

根系分泌物
Root exudate

特异性微生物
Specific microbe

参考文献
Reference

拟南芥
 （Arabidopsis thaliana）

三萜
 （triterpenes）

变形菌门
 （Proteobacteria） [21]

香蕉
 （Musa nana Lour.）

富马酸
 （fumaric acid）

枯草芽孢杆菌N11
 （Bacillus subtilis. N11） [16]

玉米
 （Zea mays Linn.）

苯并恶唑类化合物
 （benzoxazinoids）

恶臭假单细胞菌
 （Pseudomonas putida） [22]

西瓜
 （Citrullus lanatus）

苹果酸和柠檬酸
 （malic acid and citric acid）

多粘类芽孢杆菌SQR21
 （Paenibacillus polymyxa.SQR21） [23]

花生
 （Arachis hypogaea Linn）

酚酸
 （phenolic acids）

假单胞菌
 （pseudomonads） [24]

大豆
 （Glycine max (Linn.) Merr.）

异黄酮
 （isoflavones）

慢生根瘤菌和中华根瘤菌
 （Bradyrhizobium and Sinorhizobium） [25]

 

表 1    根系分泌物的分类
Table 1    Classification of root exudates

组成
Component

分泌物组成
Secretion composition

糖类 葡萄糖、果糖、蔗糖、阿拉伯糖、木糖、甘露糖、麦芽糖、核糖、半乳糖、棉子糖、鼠李糖、寡糖

有机酸
琥珀酸、苹果酸、酒石酸、乳酸、甲酸、丁酸、乙酸、丙酸、草酸、柠檬酸、丙酮酸、己二酸、戊二酸、丙二酸、
丁二酸

氨基酸
谷氨酸、天冬氨酸、丙氨酸、苏氨酸、丝氨酸、缬氨酸、甘氨酸、异亮氨酸、高丝氨酸、组氨酸、赖氨酸、精氨
酸、亮氨酸、脯氨酸、苯丙氨酸、γ-氨基丁酸、蛋氨酸、鸟氨酸、色氨酸、酪氨酸

脂肪酸 亚油酸、亚麻酸、棕榈酸、油酸、软脂酸、硬脂酸、花生酸
酚酸类 丁香酸、香草酸、肉桂酸、香豆酸、香草酸、咖啡酸、水杨酸
生长因子 生物素、泛酸、硫胺素、胆碱、肌醇、尼克酸、烟酸、维生素H、维生素B6、对氨基苯甲酸
胞外酶 淀粉酶、蛋白酶、转化酶、RNA酶、DNA酶、硫酸酶
其他 糖苷、皂角苷、黄酮类化合物、多肽、荧光物质、有机磷化物、乙烯
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2    生物和非生物胁迫对根系分泌物和
根际微生物的影响

 

2.1    营养物质对土壤微生物的调控

磷是植物生长过程中最基本的矿质元素之一，

不仅是核酸、蛋白质、磷脂等许多重要化合物的组

成部分，而且在光合作用、呼吸作用和许多酶促反

应中都起着重要作用。因此，植物体内的磷对于正

常的生理和生化功能是必不可少的[26]。土壤中能够被

植物直接吸收的磷一般都以无机磷酸盐的形式存在，

容易被土壤中的铁、铝等固定从而导致移动性很差。

为了适应土壤环境，植物可以利用根际微生物来提

高植物对磷元素的吸收利用，以应对常见的低磷胁

迫环境。例如，菌根真菌会形成根外菌丝来增加与

土壤的接触面积，提高磷的获取效率，同时诱导表

达磷转运子、分泌大量有机酸来促进磷的活化，从

而促进有机磷或无机磷直接溶解[27]。在低磷土壤条件

下，番茄根系分泌物中的小分子有机酸能提高土壤

中磷的有效性，促进根系对磷的吸收，同时根际土

壤中的细菌、真菌、放线菌数量显著低于平衡施肥

处理根际土壤中细菌、真菌、放线菌的数量[28]。 

2.2    农药残留和其他污染物改变根际微生物群落

为了提高农产品的质量和产量，喷洒农药在农

业生产过程中是十分常见的，但残留于土壤中的农

药不仅直接影响植物生长，也可能会扰乱植物根际

微生物群落[29]。研究表明，玉米可以将喷洒在叶片表

面的草甘膦转移到土壤中，从而显著增加玉米根际

上镰刀菌的数量，寄生于根际的镰刀菌可以代谢草

甘膦作为磷来源，也作为碳和能量来源[30]。此外，农

药还可以调节植物根系分泌物来改变根际微生物群

落。例如用甲基双氯芬酸处理水稻幼苗后，其根系

分泌物中的氨基酸、有机酸和脂肪酸含量显著增加，

从而造成马西利亚菌属和安德森氏菌属的相对丰度

升高，改变了根际微生物的丰富度和多样性[31−32]。与

此同时，其他环境污染物也会调节土壤微生物群落，

例如土壤中的微塑料会抑制土壤微生物的呼吸作用，

土壤中 b-葡萄糖苷酶、脲酶和磷酸酶的浓度随着微

塑料含量的增加而变化[33]。 

2.3    植物感染病原体改变根际微生物群落

在植物的生长阶段，可能受到微生物病原体攻

击，引起各种疾病。然而，一些土壤即使在有毒病

原体和有利于病害发展的气候条件下，也有抑制植

物病害的能力，这种抑制作用与土壤中特定微生物

的丰度有关[34]。有研究表明，黄龙病菌侵染柑桔后，

柑桔根际群落组成会发生明显的变化，这可能是根

系分泌抗菌物质的原因[35]。Yuan 等[36] 研究发现当丁

香假单胞菌侵染拟南芥叶片时，可诱导植物根系分

泌苹果酸，从而促进枯草芽孢杆菌 FB17 在拟南芥根

际定殖，减小拟南芥病害的发生。近年来，挥发性

有 机 化 合 物 （ Volatile  Organic  Compounds， 简 称

VOCs）逐渐走入人们的视野，这类物质分子量小且

易扩散，虽然 VOCs 只占植物根际代谢产物的一小

部分，但在根际和土壤生态系统中发挥重要作用[37−38]。

Schulz 等发现[39] 沙苔草根系感染镰刀菌后，根际微

生物会产生一系列 VOCs，这类物质能够抑制病原真

菌菌丝的生长。除此之外，在受病原体攻击时，有

益微生物（PGPM）也可以通过刺激植物的免疫系统

间 接 抑 制 病 原 体 ， 这 种 现 象 称 为 诱 导 系 统 抗 性

(Induced  Systemic  Resistance，简称 ISR)[40−41]，例如

在拟南芥中，由荧光假单胞菌 WCS417r 触发的 ISR
受 茉 莉 酸 （ Jasmonic  acid， 简 称 JA） 和 乙 烯

 （Ethylene，简称 ET）信号通路的调节 [42]。另外，

还有部分根际微生物受水杨酸（Salicylic acid，简称

SA）途径调节，研究表明，镰刀菌侵染拟南芥后，

水杨酸大量增加，诱导相关蛋白的表达，抵御病原

体的攻击[43−44]。目前，研究指出除了促进植物生长的

根际细菌外，有益的真菌如菌根真菌[45]、木霉属[46]

也已被发现可诱发 ISR。总的来说，根系分泌物与微

生物群落之间的生物化学介导关系在根际微生物群

落组装中是必不可少的，但根际微生物群落的组成

方式仍然不清楚，未来需要大量的研究来揭示植物

如何控制微生物群落的组成，同时，我们不能忽视

根际微生物群落的有益作用（图 1）。 

3    微生物群落对植物生长的影响
 

3.1    有益微生物对植物生长的影响

由于植物根系活动的不同，根际微生物群落与

非根际微生物群落有很大区别，对植物生长起显著

促进作用的微生物称为有益微生物（PGPM）[47]。土

壤根际有益微生物主要包括固氮细菌、菌根真菌、

植 物 生 长 促 进 根 际 细 菌 （ Plant  Growth-Promoting
Rhizobacteria，简称 PGPR）、生防微生物、支原体

真菌和原生动物[42]。根际有益微生物可以调节不同植

物的生理活动，促进矿质营养的吸收，从而促进植
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物生长，目前研究比较深入的是根际有益微生物的

固氮作用。在植物养分吸收方面，根瘤菌[48] 和菌根

真菌[49] 是促进植物氮吸收的典型例子。研究表明，

菌根真菌不仅能增加根系对营养物质的吸收利用，

还可以吸收不同形式的氮素，并且将同化的氮运输

至宿主植物的根系[50]。

植物的生长发育也离不开另一种必需元素铁，

它是光合作用和叶绿素合成的关键元素。铁在土壤

中含量丰富，但铁氧化物才能被植物吸收，铁氧化

物在中性或碱性的好氧条件下会形成不可溶的复合

物，因此植物对铁氧化物利用率很低[51]。根际有益微

生物可以通过合成和释放铁载体来促进铁离子的吸

收，例如荧光假单胞菌可以产生绿脓菌素来吸收铁

并抑制尖孢镰刀菌的生长，从而间接促进植物生长[52]。

此外，在低铁胁迫下，植物会降低根际 pH 值来提高

铁的有效性，Del 等[53] 发现苜蓿根瘤菌可以释放挥发

性有机化合物来酸化根际土壤，同时增加铁还原酶

活性来促进苜蓿对铁的吸收。此外，研究发现洋葱

伯克霍尔德菌菌株能够通过产生铁载体来刺激玉米

在缺铁条件下的生长，同时对镰刀菌属的细菌有生

物防治功能[54]。 

3.2    非有益微生物对植物生长的影响

微生物在土壤环境中是必不可少的，是土壤中

物质和能量交换的重要一环。土壤微生物群落结构

一定程度上体现了土壤健康情况，是土壤质量评价

的关键指标[55−56]。例如，对土壤微生物群落结构的破

坏经常会引起土传病害，改变土壤理化性质、酶活

等，严重影响着土壤微生态环境的健康[57]。土壤根际

非有益微生物主要包括病原真菌、病毒、细菌和线

虫，一些致病病毒可以利用线虫和真菌作为运输工

具进入植物根际[58]。在植物病害中，大部分病害是由

真菌侵染引起的，其分泌的高毒性次级代谢物会降

低农作物的产量，对农业产生巨大影响，但并不是

所有的真菌都是有害的，有些真菌长期依靠宿主提

供的营养物质生存，不会产生毒素[59]。例如，苜蓿在

生长的各个时期均可被镰刀菌侵染引起根腐病导致

苜蓿植株枯黄、叶片萎蔫，最后整株枯死[60]。而丛枝

菌根真菌可以与 80% 的植物建立共生关系，这种共

生关系有利于双方的养分交换[61]。目前人们常使用施

肥和合成根际促生细菌等方法来控制根际真菌病害，

促使植物产生抗性，同时增加根际土壤中微生物的

生物多样性。

继病原真菌病害之后，根结线虫、孢囊线虫等

作物病原线虫导致的病害成为了破坏作物种植和生

产的第二大病害。根结线虫寄主广泛，能够侵染

3000 多种植物，根结线虫可以侵入植物创口形成瘤

状的根结，影响根系对水分和无机盐的吸收，干扰

寄主植物中氨基酸和有机酸的水平，导致叶绿素含

量下降，还可以和其他土壤病原体（如立枯丝核菌、

烟草根黑腐病菌和镰刀菌）引起复合侵染，造成植

物生长减弱甚至死亡[62−63]。孢囊线虫是一种内寄生线

虫，可寄生于禾本科、豆科等植物根系。孢囊线虫

能够从根尖侵入根部，造成植物根组织代谢失调，

使植物根系短粗、植株矮小、叶片变黄、产量降低[64]。

目前采取化学防治、农业防治、物理防治、生物防

治等措施应对根结线虫病害。 

4    结论与展望
 

4.1    结论

根系分泌物是植物与土壤进行信息传递和能量

交换的重要载体，研究植物根系分泌物与根际微生

物交互作用机制已经成为国内外的热点之一。本文

对根系分泌物的定义和分类，根系分泌物对根际微

生物种类、数量和分布的影响，环境胁迫对根系分

 

植物种类

病原体

农药喷雾
农药残留

植物基因型

害虫

土壤类型

V
O
C
s

植物根系分泌物

植物生长阶段

天气

 
图 1    根际微生物群落组成的决定因素

Fig.1    Key  factors  influencing  the  composition  of  rhizosphere
microbial community
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泌物和根际微生物的影响，以及根际微生物对植物

生长的影响进行了综述。总的来说，植物根系能通

过调控根系分泌物的种类和数量影响根际微生物的

种群结构和多样性，根际微生物通过改变根际土壤

特性影响根系的分泌作用，进而影响植物的生长发

育过程。研究植物根系分泌物与根际微生物相互作

用的机制对土壤生态系统的功能、生物入侵防治和

改善农业生态功能都有着十分重要的意义；从农业

角度来说，不仅能够减少农药化肥的使用，还可以

使农作物向高产、优质、健康的目标发展，为解决

粮食危机做出贡献。 

4.2    展望

虽然近年来对于植物－微生物互作的研究已经

取得了长足的进步，但还可以从以下几个方面开展

进一步研究：①加强对根系分泌物中未知组分分离

和鉴定技术的研发，目前原位收集和检测技术（生

物传感器）的改进与发展为根系分泌物的鉴定提供

新思路。②加强特性微生物对植物根系分泌物影响

的研究。对根系分泌物及相关转运体有进一步的了

解，对其机制的进一步探索将为有益微生物在实际

农业发展中的应用带来重大突破。③综合利用基因

组学、蛋白组学、转录组学、代谢组学等组学技术

在分子水平上揭示根系分泌物和根际微生物的互作

机理，如蛋白质组学能够在蛋白质水平上揭示土壤

环境的生物化学过程，转录组学能够反映某一条件

下生物细胞内所有转录产物的变化情况，利用这些

新技术对根际微生物的结构和功能进行挖掘将是未

来研究的重要方向。
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Interaction Mechanism Between Root Secretion and
Rhizosphere Microorganisms: a Review

DING Na1, LIN Hua1, 2, ZHANG Xue-hong1, 2, HE Yao1, YU Guo1, 2, 3*

(1. Guangxi Key Laboratory of Environmental Pollution Control Theory and Technology, Guilin University of Technology, Guilin 541004,
China; 2. Collaborative Innovation Center for Water Pollution Control and Utilization in Karst Areas, Guilin University of Technology,

Guilin 541004, China; 3. Guangxi Environmental Pollution Control Theory and Technology Priorities Laboratory Science and Education
Integration Technology Innovation Base, Guilin 541004, China)

Abstract: The rhizosphere is  a  micro-environment that  is  dramatically affected by roots.  It  is  also a  bridge between
plant and soil. The roots can affect the structure and diversity of rhizosphere microorganisms by regulating the species
and  quantity  of  root  exudates.  The  rhizosphere  microorganisms  can  affect  root  exudates  by  changing  the  soil
properties, which influences the growth of plants. All of the research progresses were needed to be reviewed and some
key  points  should  be  pointed  out.  In  this  paper,  64  references  related  to  the  interaction  between  root  exudates  and
rhizosphere  microorganisms  from  1999  to  2020  were  analyzed.  All  the  references  were  selected  from  the  CNKI
database  and  Web  of  Science  database.  The  latest  research  results  on  the  interaction  between  root  exudates  and
rhizosphere  microorganisms  were  reviewed,  including  the  effects  of  root  exudates  on  the  species,  quantity  and
distribution  of  rhizosphere  microorganisms,  the  effects  of  environmental  stress  on  root  exudates  and  rhizosphere
microorganisms,  and  the  effects  of  rhizosphere  microorganisms  on  plant  growth.  Besides,  the  prospects  for  further
research  are  given  in  this  field.  Understanding  the  complex  interaction  between  root  exudates  and  rhizosphere
microorganisms  has  important  theoretical  and  practical  meaning  for  revealing  the  regulation  of  rhizosphere  micro-
ecology and the function of soil microbiome.
Key words: Rhizosphere; Root exudates; Rhizosphere microorganisms; Interaction; Microbial community
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