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根际微生物防治土传病害的研究进展
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摘要：利用植物根际微生物防控土传病害，已成为植物保护的重要手段．在根际病原菌的胁迫下，根际
微生物能够有效帮助植物提高抗病性，使其免受病原菌的侵染．对近年来根际生防微生物在土传病害防
治中的应用和作用机制进行综述，并以此为基础，结合当前研究现状，对根际微生物防治土传病害研究

的热点方向进行展望，以期高效、绿色、安全地利用根际微生物防控土传病害，为农田病害防控实现绿

色、可持续发展提供参考．
关键词：根际微生物；土传病害；抗病性；防控机制

中图分类号：Ｓ１８２　文献标志码：Ａ　文章编号：１６７４－５６３９（２０２２）０３－００７５－０８
ＤＯＩ：１０１４０９１／ｊｃｎｋｉｋｍｘｙｘｂ２０２２０３０１５

ＡｄｖａｎｃｅｓｉｎＲｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅＭｉｃｒｏｂｉａｌＣｏｎｔｒｏｌｏｆＳｏｉｌｂｏｒｎｅＰｌａｎｔＤｉｓｅａｓｅｓ

ＺＨＯＮＧＬｉｗｅｉ１，ＴＡＮＨｏｎｇｓｈｅｎｇ１，ＣＨＥＮＺｅｂｉｎ１，ＺＨＯＮＧＹｕ１，ＬＩＵＪｉａｎｉ１，ＷＥＩＷｅｉ１，２

（１．ＳｃｈｏｏｌｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅａｎｄＬｉｆｅＳｃｉｅｎｃｅｓ，ＫｕｎｍｉｎｇＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｋｕｎｍｉｎｇ，Ｙｕｎｎａｎ，Ｃｈｉｎａ　６５０２１４；

２．ＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔＰｌａｎｎｉｎｇＤｉｖｉｓｉｏｎ，ＫｕｎｍｉｎｇＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｋｕｎｍｉｎｇ，Ｙｕｎｎａｎ，Ｃｈｉｎａ　６５０２１４）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｔｈｅｕｓｅｏｆｐｌａｎｔｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓｔｏｃｏｎｔｒｏｌｓｏｉｌｂｏｒｎｅｄｉｓｅａｓｅｓｈａｓｂｅｃｏｍｅａｎｉｍｐｏｒｔａｎｔｍｅａｎｓｆｏｒｐｌａｎｔｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ
ｔｏｉｍｐｒｏｖｅｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙｔｈｅｄｉｓｅａｓｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅａｎｄｐｒｅｖｅｎｔｆｒｏｍｂｅｉｎｇｉｎｆｅｃｔｅｄｂｙｐａｔｈｏｇｅｎｓ．Ｔｈｅａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎａｎｄａｃｔｉｏｎｍｅｃｈａｎｉｓｍｏｆ
Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｉｎｓｏｉｌｂｏｒｎｅｄｉｓｅａｓｅｏｆｒｅｃｅｎｔｙｅａｒｓｗｅｒｅｒｅｖｉｅｗｅｄ，ａｎｄｏｎｔｈｉｓｂａｓｉｓ，ｃｏｍｂｉｎｅｄｗｉｔｈｔｈｅｃｕｒｒｅｎｔ
ｒｅｓｅａｒｃｈｓｔａｔｕｓ，ｔｈｅｄｉｒｅｃｔｉｏｎａｎｄｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｗｅｒｅｅｘｐｅｃｔｅｄｉｎｏｒｄｅｒｔｏｇｅｔｅｆｆｉｃｉｅｎｔ，ｇｒｅｅｎａｎｄｓａｆｅａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆｐｌａｎｔｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓｔｏｃｏｎｔｒｏｌｓｏｉｌｂｏｒｎｅｄｉｓｅａｓｅｓｔｏｐｕｔｆｏｒｗａｒｄｔｈｅｒｅｆｅｒｅｎｃｅｆｏｒｇｒｅｅｎａｎｄｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆｆａｒｍｌａｎｄ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ；ｓｏｉｌｂｏｒｎｅｄｉｓｅａｓｅｓ；ｄｉｓｅａｓｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ；ｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎａｎｄｃｏｎｔｒｏｌｍｅｃｈａｎｉｓｍ

　　土传病害每年都会给农业生产造成重大经济损
失．在病原菌迅速进化、耐药性增强以及对低投入
可持续农业模式需求的背景下，探讨土传病害防控

的新策略已刻不容缓，而且管控土传病害对于农业

“双减”以及全球粮食安全至关重要［１］．土传病害
具有较强的隐藏性、较高的传染性，被人们称为

“作物癌症”．常见的毁灭性土传病害主要有枯萎
病、软腐病、纹枯病、青枯病等，这些病害一旦发

生会直接导致农作物减产，甚至绝收．目前，对土

传病害的防治主要是使用化学农药，通常在短期内

能有效抑制病原菌，但随着病原菌耐药性增强，不

断增加农药剂量，则会导致更为严重的病害暴

发［２－３］，造成土壤污染、危害生态环境．
近年来，根际土壤微生物在病害防控中的抗病

作用愈加凸显，尤其是在土传病害的防治研究中受

到诸多学者的关注．研究［４］表明，植物根际微生

物可以通过 “呼救”募集有益微生物，共同抵御

土传病原菌，从而提高植物对病原菌的防控效力．



在绿色发展作为新常态的背景下，越来越多的学者

认为［５－７］，改善土传病害管理可以通过利用根际生

防微生物提高寄主植物抗病性来实现．目前，有大
量研究［８－１０］发现，植物根际生防菌株可用于防控

土传病害，且效果显著．因此，本文围绕近年来根
际生防微生物防治土传病害的应用及其相关机制进

行综述，并对未来根际生防微生物的研究方向进行

展望，以期为深入探索根际微生物辅助土传病害防

控的研究提供参考．

１　根际微生物

根际 （Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ）是植物根系与土壤交界的
狭窄区域［１１］．与根系不同，根际的范围一般包围根
表面几毫米范围内的区域，对环境变化的反应极为

敏感．由于受植物根系的直接影响，其被认为是微
生物活动的热点区域，代表了最复杂的生态系统之

一［１２］，也是植物病理学、土壤科学和微生物学等研

究的热点［１３］．根际微生物 （Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｍｉｃｒｏｂｅ）
指聚集于此与植物发生相互作用形成的与根际相关

的微生物［１４］．而与植物根际有关的微生物的多样性
是极其丰富的，每克根中含有多达１０１１个微生物细
胞［１５］和超过３００００个原核物种［１６］．根际微生物群
落多样，相互作用强烈，分子串扰复杂．根际包含
大量与病原菌防控相关的功能特性［１７］，如帮助寄主

植物提高免疫力［１８］、抑制病原菌的菌群数量［１９］、

改变与宿主相关的次生代谢物［２０］等．Ｄｏｎｎ等［２１］发

现，小麦根际中放线菌和假单胞菌的丰度比根周土

壤高１０倍；Ｌｅｅ等［２２］通过对不同抗性品种番茄根际

微生物的互换实验，验证了抗病植株根际存在能够

帮助植物抵抗病原菌的有益微生物，它们参与了植

物的土传病害防控过程，这些有益微生物即生防微

生物［１３］．目前，生产上对土传病害的生物防治方法
主要是通过应用生防根际微生物，对病原菌产生多

种不利影响，从而有效控制病原菌的数量，降低其

致病性，达到抑制土传病害发生的效果［２３］．

２　根际生防微生物在土传病害防治中的应用

２１　生防细菌
在土传病害的生物防治中，生防细菌的使用为

农业生产做出了重大贡献．生防细菌繁殖速度快、
分布广泛且防效稳定．近年来，国内外学者对假单
胞菌属 （Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）和芽孢杆菌属 （Ｂａｃｉｌｌｕｓ）

等已经进行了较为深入地研究．王智荣等［８］发现，

荧光假单胞菌 （Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｓ）可以抑制
指状青霉 （Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍｄｉｇｉｔａｔｕｍ）侵染引起的柑橘
采后绿霉病；Ｉｓｌａｍ等［５］从植物根际分离得到１株铜
绿假单胞杆菌 （Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓａｅｒｕｇｉｎｏｓａ）ＢＡ５，其
能够有效抑制病原菌菌丝生长，对尖孢镰刀菌黄瓜

专 化 型 ［Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ ｆｓｐｃｕｃｕｍｅｒｉｎｕｍ
（ＦＯＣ）］病原菌的抑制率达到５８３３％；杨轩等［２４］

发明了一种具有防治烟草土传病害功能的芽孢杆菌

复合菌剂，其包含贝莱斯芽孢杆菌 （Ｂａｃｉｌｌｕｓｖｅｌｅｚｅｎ
ｓｉｓ）和解淀粉芽孢杆菌 （Ｂａｃｉｌｌｕｓａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ），
对于烟草土传病害防控具有良好的效果；迟晓丽

等［２５］从番茄根际土壤中分离得到两株具有优良拮抗

性能的细菌，分别为贝莱斯芽孢杆菌和暹罗芽孢杆

菌 （Ｂａｃｉｌｌｕｓｓｉａｍｅｎｓｉｓ），经验证使用这两株拮抗菌
处理，可有效减轻植株发病，提高植株的抗病性；

左梅等［２６］发现蜡样芽孢杆菌 （Ｂａｃｉｌｌｕｓｃｅｒｅｕｓ）Ｂ３能
增加土壤中有益菌门硝化螺旋菌门 （Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ）、
有益菌属贪噬菌属 （Ｖａｒｉｏｖｏｒａｘ）和罗思河小杆菌属
（Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ）的丰度，蕈状芽孢杆菌 （Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ｍｙｃｏｉｄｅｓ）Ｓ２能增加有益菌属红假单胞菌属 （Ｒｈｏ
ｄｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、中慢生根瘤菌属 （Ｍｅｓｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）
的丰度，对烟株根结线虫病害均有一定的防治效果．
上述结果表明，生防细菌能够在病原体胁迫下有效

提高植物对病害的防控力．
２２　生防真菌

生防真菌在防治由土传病原菌引起的作物病害

方面应用广泛，能够产生抗菌化合物．报道较多的
生防真菌是木霉菌 （Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａｓｐｐ．），常见地对
植物病害有生防作用的木霉主要有哈茨木霉

（Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａｈａｒｚｉａｎｕｍ）、棘孢木霉 （Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ
ａｓｐｅｒｅｌｌｕｍ）、长枝木霉 （Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａｌｏｎｇｉｂｒａｃｈｉａ
ｔｕｍ）等．潘潇涵等［９］应用哈茨木霉ＶＴ９３ｒ对马铃
薯致病菌立枯丝核菌 （Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉ）、尖孢镰
刀菌 （Ｆｕｓａｒｉｕｍｏｘｙｓｐｏｒｕｍ）、茄链格孢 （Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ
ｓｏｌａｎｉ）进行防治，扫描电镜观察发现哈茨木霉通
过竞争机制和寄生机制来抑制病原菌，对立枯丝核

菌引起的马铃薯黑痣病防治效果显著；陈志远

等［２７］研究结果表明，棘孢木霉对病原菌禾谷镰刀

菌 （Ｆｕｓａｒｉｕｍｇｒａｍｉｎｅａｒｕｍ）抑制效果显著，能有
效防治蓝莓根腐病；张小杰等［２８］从马铃薯连作田

植株根际土壤中分离获得１株长枝木霉 ＴＳ１，对
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茄病镰孢 （Ｆｕｓａｒｉｕｍｓｏｌａｎｉ）、接骨木镰孢 （Ｆｕｓａｒｉｕｍ
ｓａｍｂｕｃｉｎｕｍ）和灰葡萄孢 （Ｂｏｔｒｙｔｉｓｃｉｎｅｒｅａ）的抑
菌率均在 ７０％以上，具有较好的生防应用潜力．
丛枝菌根 （Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ，ＡＭ）真菌能够
帮助抵抗土传病原菌侵染，增强植物的抗病能力；

张敏瑜等［２９］研究结果证实了接种 ＡＭ真菌能有效
防治香蕉因尖孢镰刀菌古巴专化型 ［Ｆｕｓａｒｉｕｍ
ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ ｆｓｐｃｕｂｅｎｓｅ（ＦＯＣ）］４号生理小种
（ＦＯＣ４）引发的枯萎病，降低了植株的发病率和病
情指数．其次，ＡＭ真菌与木霉菌［３０］、假单胞

菌［３１］、芽孢杆菌［３２］联合接种研究中，防御酶苯丙

氨酸解氨酶 （Ｐｈｅｎｙｌａｌｎｉｎｅａｍｍｏｎｉａｌｙａｓｅ，ＰＡＬ）、
过氧化物酶 （Ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ，ＰＯＤ）、多酚氧化酶
（Ｐｏｌｙｐｈｅｎｏｌｏｘｉｄａｓｅ，ＰＰＯ）等的活性升高．ＡＭ真
菌还可在植物之间形成连接网络，将抗性诱导信号

传递给相邻植物［３３］．目前，生防真菌在防治作物
土传病害的研究和应用中较为成功，对农业生产中

病害防治起着重要作用．
２３　生防放线菌

放线菌种类繁多，功能各异，具有巨大的开发

潜力．根际放线菌的优势种群为链霉菌属 （Ｓｔｒｅｐ
ｔｏｍｙｃｅｓ），在防治由土传病原菌引起的作物病害方
面应用广泛．李威等［３４］从健康茄子根际中分离获

得１株对茄子青枯菌有显著拮抗作用的娄彻氏链霉
菌 （Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｒｏｃｈｅｉ），对青枯菌具有较强的拮
抗效果；李雪萍等［１０］从健康青稞根际土壤中分离

到１株酸疮痂链霉菌 （Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓａｃｉｄｉｓｃａｂｉｅｓ），
对青稞根腐病病原菌生长抑制率达４８３１％；李鸿
坤等［３５］研究发现了１株肉桂栗色链霉菌 （Ｓｔｒｅｐｔｏ
ｍｙｃｅｓｃｉｎｎａｍｏｃａｓｔａｎｅｕｓ），对黄瓜枯萎病菌的抑制率
可达５０％以上；赖宝春等［３６］从健康辣椒根际土壤

中分离到１株灰锈赤链霉菌 （Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｇｒｉｓｅｏｒｕ
ｂｉｇｉｎｏｓｕｓ），对香蕉枯萎病菌的抑制率为 ８１７％．
近年来，生防放线菌相关菌剂产品已成为防治土传

病害的重要农业生产资料，其在土传病害防控方面

具有广阔的开发前景．

３　根际生防微生物在土传病害防治中的作用机制

３１　竞争空间和营养物质
根际微生物通过占据根际生境中有限的生态位，

消耗有限的营养物质而在根际共存．因此，高度多
样的微生物群落可能只留下少数未被占据的生态位，

供潜在的土传病原菌入侵［３７－３８］．Ｂｏｒｒｅｒｏ等［３９］通过

研究根际微生物碳源消耗率与番茄青枯病发病率之

间的关系，发现当碳源消耗高时，发病率明显降低，

说明根际微生物通过竞争，从而抑制病原菌的生长．
根际微生物对铁的竞争可以驱动其对土传病原菌的

控制，研究［４０］表明，假单胞菌作为土壤中重要的生

防菌之一，能够分泌嗜铁素，竞争土壤中病原菌所

必需的稀缺铁元素，从而抑制病原菌的生长．此外，
捕食性细菌［４１］、噬菌体和原生生物［４２］等病原体天

敌的存在可以有效抑制病原菌的繁殖，阻碍其定植．
同时根际微生物竞争营养物质，通常会触发拮抗物

质的产生，从而进一步击退病原体［１３］．
３２　产生拮抗物质

除了竞争营养物质及生存空间外，一些根际微

生物还能够产生抑制性化合物，来限制病原菌的生

长和毒力［４３－４４］．根际微生物对抗植物病原体侵害
的关键作用是产生抗生素．根瘤菌 （Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）
作为防治植物病原生物的候选菌，通常与多种抗生

素的开发有关［４５］．抗生素可破坏或减缓目标病原
菌的生长和代谢活动［４６］．由假单胞菌和芽孢杆菌
开发的脂肽生物表面活性剂已应用于生物防治，其

在与细菌、真菌、卵菌、原生动物、线虫和植物等

共存生物竞争性相互作用中产生有益影响［４７－４８］．
相关研究［４９］也对其功能进行了验证，大多数芽孢

杆菌产生的抗生素，如多粘菌素、环菌素和粘菌

素，对革兰氏阳性和革兰氏阴性细菌以及许多致病

真菌有效．由禾顶囊壳 （Ｇａｅｕｍａｎｎｏｍｙｃｅｓｇｒａｍｉｎｉｓ）
引起的小麦土传病害，在拮抗性荧光假单胞菌产生

的抗真菌化合物 ２，４二乙酰基间苯三酚 （２，４
ｄｉａｃｅｔｙｌｐｈｌｏｒｏｇｌｕｃｉｎｏｌ，２，４ＤＡＰＧ）作用下，使得
该病害明显减少［５０］．Ｃｈａ等［５１］发现，链霉菌产生

的硫肽康普霉素在抑制草莓枯萎病的土壤中发挥了

作用，康普霉素是一种参与抑制镰刀菌的代谢物，

通过干扰真菌细胞壁生物合成来发挥作用；陈敬师

等［５２］研究结果表明，高产抑菌挥发性有机物的突

变菌株非洲哈茨木霉 （Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａａｆｒｏｈａｒｚｉａｎｕｍ）
ＭＵ１５３，对尖孢镰刀菌的抑制率高达５３８６％．综
上所述，生防微生物产生活性代谢物质，抑制土传

病原菌，具有广谱的抗菌活性，同时可激发诱导植

物系统抗性［５３］．
３３　诱导植物系统抗性

诱导系统抗性 （Ｉｎｄｕｃｅｄｓｙｓｔｅｍｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ，
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ＩＳＲ）指植物受病原物侵染，或受生物、化学、物
理因素影响所激发的植物自身对有害病原菌的抵

抗．诱导植物系统抗性是根际生防微生物拮抗病原
菌的重要防御途径［５４］．假单胞菌、芽孢杆菌和ＡＭ
真菌等均可通过诱导植物系统抗性来提高植物对各

种病原体的保护效力［５５－５６］．研究［５７］表明，荧光假

单胞菌 ＷＣＳ４１７在拟南芥 （Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ）
中可以诱导 ＩＳＲ，系统性地启动了一个免疫信号级
联，从而对病原菌产生广谱抗性；ＶａｎＰｅｅｒ等［５８］在

康乃馨植株中发现根瘤菌能够刺激植物系统抗性，

以产生防御物质，如酚类物质、类黄酮或其他植物

抗毒素抵御病原物的侵害［５９］；在草莓植株上接种大

丽花弧菌 （Ｄａｈｌｉａｖｉｂｒｉｏ），刺激了生防菌株假单胞
菌ＬＢＵＭ３００中氰化物生物合成基因的表达［６０］，当

病原体攻击时，植物会启动一种系统性反应，刺激

根际微生物区系的抗真菌活性．此外，有研究［６１］表

明，在植物受到病原体侵染期间，防御相关激素特

征的变化，可能会影响根系分泌物的组成，从而影

响根际微生物群的组成，增强植株抵御病害的能力，

控制土传病害．大量研究表明（表１），根际生防微生
物能够诱导植物的系统抗病性，同时激活植物多种

防御机制共同抵御病原菌的危害．

表１　根际生防微生物防控土传病害的作用机制

根际微生物 植物病害 病原菌 作用机制 文献

铜绿假单胞菌 黄瓜枯萎病 Ｆｕｓａｒｉｕｍｏｘｙｓｐｏｒｕｍｆｓｐｃｕｃｕｍｅｒｉｎｕｍ
产生嗜铁素、挥发性拮抗物质，形成生物

膜；激活防御酶，诱导系统抗性
［５］

篮状菌 黄瓜枯萎病 Ｆｕｓａｒｉｕｍｅｑｕｉｓｅｔｉ 产生具有抗菌作用的生物碱 ［６２］

芽孢杆菌 黄瓜枯萎病 Ｆｕｓａｒｉｕｍｏｘｙｓｐｏｒｕｍｆｓｐｃｕｃｕｍｅｒｉｎｕｍ
产生对病原真菌有害的抑制性化合物、拮

抗性脂类物质等；诱导系统抗性
［６］

孢汉逊酵母 黄瓜枯萎病 Ｆｕｓａｒｉｕｍｏｘｙｓｐｏｒｕｍｆｓｐｃｕｃｕｍｅｒｉｎｕｍ
与病原菌拮抗，产生挥发性物质抑制病原

菌生长
［６３］

荧光假单胞菌 番茄青枯病 Ｒａｌｓｔｏｎｉａｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ
产生拮抗物质来抑制病原菌的生长同时，
还可以产生氰化氢、噬铁素，能够形成生

物膜

［６４］

恶臭假单胞菌和

枯草芽孢杆菌　
绿豆根腐病和

叶枯病

Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉｋｈｕ，
Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍｓｐｐ，Ｆｕｓａｒｉｕｍｓｐｐ

提高过氧化物酶、多酚氧化酶、苯丙氨酸

解氨酶、β淀粉酶含量水平；诱导寄主产
生系统抗性，表达β１，３葡聚糖酶和几丁
质酶

［７］

钩状木霉和

铜绿假单胞菌
辣椒猝倒病与茎腐病 Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａｃａｐｓｉｃｉ 寄生，产生铁载体、几丁质酶与蛋白酶 ［６５］

蜡样芽孢杆菌、　
枯草芽孢杆菌　
和沙雷氏菌属　

棉花黄萎病 Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍｄａｈｌｉａｅ 抑制真菌孢子萌发与菌丝生长 ［６６］

假单胞菌和链霉菌 马铃薯晚疫病 Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａｉｎｆｅｓｔａｎｓ
产生纤维素酶和过氧化氢酶，抑制感染性

疟原虫的感染
［６７］

棘孢木霉 香蕉枯萎病 Ｆｕｓａｒｉｕｍｏｘｙｓｐｏｒｕｍｆｓｐｃｕｃｕｍｅｒｉｎｕｍ
产生氰化氢、几丁质水解酶、非挥发性和

挥发性代谢物，抑制孢子萌发与菌丝生长
［６８］

阴沟肠杆菌、

嗜麦芽寡养单胞菌、

恶臭假单胞菌

玉米苗枯病 Ｆｕｓａｒｉｕｍｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｏｉｄｅｓ 抑制真菌定殖及菌丝生长 ［６９］

３４　分泌溶解酶

邓欣彤等［７０］研究结果显示，抑菌物质可通过

对病原菌细胞壁的破坏，抑制病原菌的生长繁殖．
根际微生物防治病原菌的主要机制之一是通过细胞

壁降解酶破坏病原菌的细胞壁［７１］，根际生防微生

物菌株分泌的细胞壁降解酶，如β１，３葡聚糖酶、

几丁质酶、纤维素酶和蛋白酶，对真菌病原体的菌

丝生长有强烈的抑制作用．芽孢杆菌产生 β１，３
葡聚糖酶，能分解土传病原体的细胞壁［７２］．地衣
芽孢杆菌 （Ｂａｃｉｌｌｕｓｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ）、蜡样芽孢杆菌和
环状芽孢杆菌 （Ｂａｃｉｌｌｕｓｃｉｒｃｕｌａｎｓ）都是具有几丁质
分解活性的潜在生防菌［７３］．一些细菌产生的酶能
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水解纤维素、半纤维素、几丁质和蛋白质，从而抑

制植物病原菌的活性．目前，国内外研究中，有关
细胞壁降解酶抑制作用的研究较多，其他酶类研究

报道较少，需要继续研究探索，才能更加科学地论

证相关酶对病原菌的抑制机制［７０］．
３５　寄生作用

寄生作用是根际微生物防治土传病原菌的重要

机制，生防微生物利用病原菌为自身提供营养物

质，抑制其正常生理活动，阻碍其生长定植．如山
冈单胞菌属 （Ｃｏｌｌｉｍｏｎａｓｓｐ．）菌株通过定植在病
原真菌菌丝中，吸收其营养物质作为唯一碳源，与

病原真菌建立寄生关系，抑制其生长［７４］．在植物
的根际土壤环境中，孢子、分生孢子、孢子囊等是

病原真菌的主要繁殖体，且与土壤中的其他微生物

关系密切．一旦繁殖体被生防微生物寄生后，其生
长与繁殖受阻，因此病害的发生率也随之降低［７５］．
如生防细菌寄生于病原真菌时，病原真菌的生长与

定植将受到明显影响［７６］．

４　展望

目前，已有大量研究表明，根际微生物群落与

土传病害防控息息相关，根际生防微生物通过竞

争、拮抗、寄生、诱导植物系统抗性等方式抑制土

传病害，改善根际土壤微环境，促进植物健康生

长［７７］．但是土壤环境非常复杂，大多数微生物仍
未被培养出来，导致对其功能研究困难，分子机制

的探索也因此受阻．因此，今后可针对根际微生物
防控土传病害继续开展以下研究．
４１　根际微生物研究方法

现阶段，大多数可培养的根际微生物是采用传

统的平板涂布法进行分离纯化的，但可培养微生物

十分有限，目前筛选到的生防根际微生物更是稀

少．随着高通量测序技术、宏基因组学、生物信息
技术的广泛应用，大大增加了群落研究的便捷性．
但利用以上技术进行探究，只能分析了解菌群的结

构和功能，不能获得纯培养的菌株，难以进行单菌

株水平上的研究［７８］．因此，对分析技术的探索仍
是未来研究的重点，基于对生防根际微生物的透彻

分析，才能从更深层次上对其进行挖掘利用．
４２　生防菌群的科学应用

首先，根际微生物具有改善植物生长、增强植

物抗逆性和促进营养物质的吸收方面的潜力，因此

已经开发了许多生防微生物菌剂，但其中许多在田

间表现不佳．研究［７９］发现，单株生防菌在实验室

条件下的应用，确实具有一定的防控效果，但是在

实际生产中，土传病害的发生不能归因于单一病原

菌株，病害防控是由多个微生物属甚至菌群群落在

特定土壤环境下的协同作用或在病原菌感染过程的

特定阶段进行抑制．未来为了开发高效、持久的生
防菌剂，需要生防菌协同作用．其次，有研究［８０］

结果表明，单独没有拮抗功能的微生物，在与其他

菌株组合时会表现出对病原菌的拮抗作用．那么当
使用生防根际微生物用作菌剂，如何组合才能够增

强对病原体的抑制［３８］？如何适应田间不同的气候

条件、土壤理化性质和本地微生物群，提高田间防

控效果？如何通过快速精准的检测技术明确根际微

生物对生长环境和寄主的要求，并采用适当的方法

应用到病害防控上？这也是目前生产中急需解决的

问题．因此开发合适的配方和科学的使用方法就显
得非常重要．

在过去几年，研究者已对植物根际微生物进行

了较深入地研究，破译了许多根际微生物菌群的结

构和功能，识别出可用于改善植物生长和健康的根

际微生物组，同时研发生防菌剂，充分利用了根际

微生物资源．预计在不久的将来，人们对利用根际
微生物群防控土传病害将会有更多新的见解，最终

将解开根际微生物组控制植物健康的机制，为提高

作物产量及质量开辟新途径．
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