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摘要：花生 Arachis hypogaea、油菜 Brassica napus、大豆 Glycine max 等油料作物是中国食用和工业用油脂的重要来源，

其根系微生物的活性和相互作用，会直接影响油料的产量和品质。近年来，有关油料作物根际微生物的研究已逐渐成为

国内外的研究热点。本研究从油料作物微生物群落组成及其影响因素、相互作用机制和农业生产应用 3 个层面，综述了

近年来国内外油料作物根际微生物的相关研究进展。结果发现：①影响油料作物根际微生物组成主要因素有油料作物的

品种、生育期、土壤环境和耕作方式等；②油料作物与根际微生物相互作用的研究主要在利用有益根际微生物对油料作

物抗逆性、产量以及品质的提升方面；③目前在农业生产中，主要通过调控根际微生物、调控宿主油料作物以及调节耕

种方式来促进油料作物生长。通过对油料作物与根际微生物相互作用的研究，为今后探究油料作物与根际微生物之间的

相互作用关系，以及拓展微生物菌剂在油料作物中的应用提供科学参考。图 1 表 1 参 75
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Abstract: Peanut (Arachis hypogaea), rape (Brassica napus) and soybean (Glycine max) are important sources
for  edible  and  industrial  oil  in  China.  The  yield  and  quality  of  oil  could  be  affected  by  the  activities  of  the
rhizospheric microbes and the interactions between them. In recent years, the rhizospheric microbes of oil crops
are  receiving  more  and  more  attentions  around  the  world.  The  research  progress  in  microbes  community
composition  and  influencing  factors,  interaction  mechanisms  and  the  agricultural  applications  of  the  root
microbes  in  oil  crops  were  summarized.  Results  show:  (1)  The  main  factors  affecting  the  composition  of
rhizosphere  microorganisms  in  oil  crops  include:  cultivar,  growth  period,  soil  environment,  and  cultivation
methods  of  oil  crops;  (2)  The  research  on  the  interaction  between  oil  crops  and  rhizosphere  microorganisms
mainly focuses on utilizing beneficial  rhizosphere microorganisms to improve the stress  resistance,  yield,  and
quality  of  oil  crops;  (3)  At  present,  in  agricultural  production,  the  growth of  oil  crops is  mainly promoted by
regulating  rhizosphere  microorganisms,  regulating  host  oil  crops,  and  regulating  cultivation  methods.  By
studying the  interaction between oil  crops  and rhizosphere  microorganisms,  scientific  references  are  provided
for  exploring  the  interaction  relationship  between  oil  crops  and  rhizosphere  microorganisms  in  the  future,  as
well as expanding the application of microbial agents in oil crops. [Ch, 1 fig. 1 tab. 75 ref.]
Key words: oil crop; rhizospheric microbe; interaction; stress resistance; cellular signal
  

收稿日期：2023-02-07；修回日期：2023-06-18
基金项目：国家自然科学基金青年基金资助项目 (31600526)；浙江农林大学校青年人才启动基金 (2034020081)
作者简介：王 东 (ORCID:  0009-0007-4343-5038)， 从 事 豆 科 植 物 共 生 固 氮 与 逆 境 响 应 方 向 研 究 。 E-mail:

1130084619@qq.com。通信作者：甘毅 (ORCID: 0000-0002-6710-3835)，副教授，博士后，从事植物脂

类代谢研究。E-mail: zjuganyi@163.com

浙  江  农  林  大  学  学  报，2023，40（5）：1139–1148
Journal of Zhejiang A&F University
doi: 10.11833/j.issn.2095-0756.20230139

mailto:1130084619@qq.com
mailto:zjuganyi@163.com


自然界中许多微生物可以与宿主植物之间形成复杂的共生关系，促进宿主植物的生长和发育[1]。反

之，宿主植物也为这些微生物的定殖和生长提供丰富的碳源。相比叶片、茎干等地上器官，植物根系虽

然深埋土壤中，但却被认为是植物与微生物交流互作最为频繁的部位，也是地球生态系统中最为复杂的

组分之一[2]。在过去的几十年里，植物-根际微生物间的相互作用研究主要在植物与微生物相互作用分子

机制、根际微生物功能、优良微生物资源发掘及产品开发等方面[3−6]。油菜 Brassica napus、花生 Arachis
hypogaea、大豆 Glycine max 等油料作物是人类食用植物油和动物蛋白饲料的主要来源，也是世界上最重

要的大宗农产品之一[7]。一方面，随着近年来经济增长，国内对食用和工业用油料的需求急剧增加。然

而，由于耕地面积限制、全球气候变化、国际贸易冲突等多重因素的影响，国内油料产需缺口仍在不断

扩大，对外需求日渐攀升，自给率不足 40%[8]。另一方面，油料作物种植中，仍存在着化肥使用过多，

有机肥使用率不高等问题，进一步导致了土壤的退化板结、根际微生态失衡、病虫害加剧等后果，一定

程度上制约了油料作物产业的可持续发展[9]。近年来，有研究发现，油菜、大豆等油料作物的籽粒质量

和含油量与根系微生物的组成和活性密切相关[10−12]。这些研究为利用根际微生物来调控油料作物的生

长、促进油料作物产量和出油率的提升提供了新的思路。本研究从油料作物的根际微生物组成及影响因

素、两者之间的相互作用关系，以及农业生产中的应用 3个层面，综述了近年来国内外的相关研究进

展，以期为今后探究油料作物根际土壤环境与微生物关系，以及开发优良微生物菌剂应用于油料作物生

产提供参考。 

1    微生物群落组成及其影响因素

NH+4 NO−3

在油料作物生长过程中，不断产生的枝叶凋落物及根系分泌物会吸引各种土壤微生物聚集在其根系

周围，通过特定的竞争、筛选与重组，逐渐形成特有的根际微生物群落。①由于不同作物有着不同的根

系形态和环境条件，其根际土壤微生物的组成有很大差异。同时相同油料作物的不同品种，由于对不同

环境适应能力差异，其根系生长状态不同，因此其根际微生物组成也存在差异。如对 4个不同品种花生

的根际细菌群落丰度研究 [13] 发现：在正常条件下，4个花生品种的土壤微生物群落主要由放线菌门

Actinobacteria、变形菌门 Proteobacteria、绿弯菌门 Chloroflexi、酸杆菌门 Acidobacteria和蓝菌门 Cyano-
bacteria的细菌组成。而在盐胁迫条件下，相比 2个非耐盐品种，2个耐盐品种花生的蓝菌门和变形菌门

细菌的丰度显著增加，而酸杆菌门细菌丰度却明显减少。②油料作物的根际微生物组成同时受到其宿主

植物发育时期的影响。在大豆中，苗期的根际微生物丰富度与多样性普遍高于其成熟期。而在成熟期，

放线菌属 Actinomycetes 细菌数量增加，变形菌属 Proteus 和酸杆菌属 Acidobacterium 细菌数量却相应减

少[14]。在油菜中，变形菌门细菌在苗期的相对丰度显著高于花期和角果成熟期，而酸杆菌门、蓝细菌

门、厚壁菌门 Firmicutes细菌的丰度，在花期要显著高于苗期和角果成熟期[15] 。③油料作物根际微生物

组成还受到土壤环境因子的影响。如在油菜中，影响油菜根际微生物群落的主要因素有土壤铵态氮

( )、可溶性磷、总氮、总碳、总氮、蔗糖酶和有机质，而海拔和硝态氮 ( )的影响次之，土壤

pH对油菜根际土壤群落影响最小[16]。④由于不同耕作方式下，油料植物根系生长发育以及土壤生态条

件都不相同，因此油料作物根际微生物的组成还受到其耕作方式的影响。如在连作条件下，花生、大

豆、芝麻 Sesamum indicum 等油料作物的根际真菌数量大幅度增加，而根际亚硝酸细菌和硝酸细菌等有

益微生物的生长则受到抑制 [17]。而在轮作条件下，假单胞菌 Pseudomonas spp.、白地霉菌 Geotrichum
candidum 等根际微生物的比例明显高于连作，同时病原微生物如踝节菌 Talaromyces spp.、黑曲霉菌

Aspergillus niger、粉红黏帚菌 Clonostachys rosea 和沙雷氏菌 Serratia spp.等明显低于连作条件[18]。

综上所述，油料作物的品种、生育期、土壤环境和耕作方式等都会影响油料作物根际微生物的组

成，且上述因素相互制约，共同作用，塑造了油料作物的根际微生物群落结构特征。 

2    油料作物与根际微生物间的相互作用
 

2.1    油料作物对根际微生物的影响

自然界中，植物与其根际微生物之间有复杂的相互作用关系，共同维持了一种微妙的生态平衡 (图 1)。
一方面，植物的凋落物、细胞及其溶解产物、根系分泌物，可以作为碳源吸引有益微生物定殖。已有研
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究报道：油料作物根系分泌物含有各种氨基酸、糖类、脂肪酸、维生素、生长因子、激素和有机酸等，

这些分泌物不仅为微生物提供了丰富的碳源，同时也可作为信号分子来影响微生物的种群大小和群落分

布[19]。DARRAH[20] 测定了微生物沿着植物根系可溶性碳梯度的分布和丰度情况，发现根际微生物的分

布与根部的可溶性碳浓度分布直接相关, 说明微生物生物量的积累依赖于根系分泌物的释放。有研究[21]

表明：花生、大豆根系分泌的类黄酮物质可吸引根瘤菌定殖，同时诱导根瘤菌的结瘤基因表达，形成根

瘤进行共生固氮。此外，花生、大豆、芝麻、向日葵 Helianthus annuus 等油料作物的根系还可以分泌独

金脚内酯，诱导丛枝菌根真菌球囊菌门 Glomeromycota产生菌丝分枝，形成共生关系，促进植物对有机

磷和其他矿物质的吸收[22]。油菜的根系分泌物包含了柠檬酸、苹果酸、琥珀酸、草酸、α-酮戊二酸、乳

酸和酒石酸等有机酸，以及阿拉伯糖、半乳糖、葡

萄糖、乳糖、山梨醇、山梨糖、蔗糖、甘露醇、木

糖和果糖等糖类，进一步分析发现：除 α-酮戊二

酸、木糖和阿拉伯糖以外，上述根系分泌物都对根

系巨大芽孢杆菌具有趋化性，且苹果酸和山梨醇的

趋化性最强[23]。另一方面， 一些研究也表明：油料

作物根系分泌物反而会给一些病原微生物提供养

分，导致有益土壤微生物的生长会受到抑制，引发

土传病害。如在连作条件下，大豆根际分泌物

(糖、氨基酸、有机酸)是根腐病发生的重要诱因[24]。

此外， 2, 4-二叔丁基苯酚和香草酸等大豆根系分泌物，

对根际微生物具有明显的化感作用，具体表现为低

浓度促进微生物生长、高浓度则抑制微生物生长[25]。 

2.2    有益根际微生物对油料作物的影响 

NH+4

2.2.1    促进宿主植物吸收营养元素    有益根际微生物是指一类通常定殖在植物根系表面、根内或游离于

植物根际，起到促进植物营养物质的利用、参与植物抗病免疫、提高植物抗逆能力等作用的细菌和真

菌 [26]。在油料作物中，有益根际微生物可以通过提高养分可利用性促进作物的生长 (表 1)。氮素是植物

生长最重要的元素之一，豆科油料作物 (花生和大豆)可以利用根瘤菌 Rhizobium 共生固氮，即根瘤菌自

身的固氮酶将空气中的氮气转化成植物可以吸收利用的 ，促进植物生长[27]。磷是植物生长不可或缺

的营养元素。土壤中大部分的磷元素都以难溶的无机磷形态存在，不能被植物吸收利用，而广泛存在于

根际的解磷细菌可以将无机磷转化为植物可以吸收的可溶性磷[28]。目前，根际细菌中研究较多的解磷细

菌主要有芽孢杆菌属 Bacillus、假单胞菌属和埃希氏菌属 Escherichia 等[29]。在油菜中，接种解磷细菌可

以显著提升地上部分质量，同时土壤有机质、全磷和速效磷含量都显著增加[30]。铁是植物和微生物生长

的必需元素，地球表面铁元素多以三价铁化合物存在，但生物有效性铁离子 (Fe3+)在环境中含量却很

低。研究发现：固氮菌属 Azotobacter、根瘤菌属 Rhizobium 和肠杆菌属 Enterobacter 的一些微生物可以

分泌铁载体 (低分子量的铁结合蛋白)来螯合 Fe3+，帮助植物吸收铁元素[31]。在油菜中，接种可分泌铁载

体的荧光假单胞菌株，不仅促进了油菜生长，也提高了油菜对菌核病的抗性[32]。 

2.2.2    抑制植物病害    有益微生物还被发现可以抑制植物病害发生 (表 1)。现已明确的有益微生物生物

防病机制，主要分为分泌抗菌化合物、产生铁载体、诱导植物系统抗性以及与根际病原菌竞争生态位

等[33−36]。这些机制要么单独发挥作用，要么具有协同效应。如枯草芽孢杆菌 Bacillus subtilis、伯克霍尔

德菌 Burkholderia  cepacia、链霉菌 Streptomyces  spp.、假单胞菌 Pseudomonas spp.和沙雷氏菌 Serratia
marcescens 等根际细菌，可以有效抑制植物病原体的定植和暴发，是良好的生物防治剂[37]。在大豆、芝

麻、向日葵等油料作物中，炭腐病是一种广泛存在的土传真菌性病害，其致病菌为菜豆壳球孢菌

Macrophomina phaseoli，为腐生营养型，生命力强，化学杀菌剂很难灭除，而假单胞菌和芽孢杆菌产生

的抗真菌代谢产物硝吡咯菌素和藤黄绿脓菌素等物质，却可以有效抑制菜豆壳球孢菌的生长，从而防治

炭腐病[38−39]。在油菜中，核盘菌 Sclerotinia sclerotiorum 是引发菌核病的主要病原体。研究发现：油菜内
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图 1    油料作物根际微生物互作示意图
Figure 1    Schematic diagram of microbial interaction in the rhizosphere

of oil crops
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生菌枯草芽孢杆菌可以在温室和大田条件下诱导油菜抗性，达到对油菜菌核病的防治效果[40]。此外，研

究还发现：铁载体介导的菌群互作是影响土传病害发生的重要因素[41]，这为生物防治土传病害的有益菌

群构建提供了新的视角。 

2.2.3    增加油料作物对非生物逆境胁迫    有益根际微生物还可以增加油料作物对非生物逆境胁迫的抗

性 (表 1)。全球气候变化引发的干旱、高温、盐碱、低温等非生物逆境，对油料作物的产量和品质影响

巨大[42]。在生产实践中，除了品种改良，利用根际微生物来改善油料作物的非生物胁迫抗性，是经济且

高效的手段。研究发现：在非生物逆境环境中，根际微生物可以通过产生小分子渗透调节物质、诱导植

物合成抗氧化物质、调节抗逆基因表达等促进植物的抗逆性[43]。根际接种 AK-1假单胞菌和 SJ-5芽孢杆

菌菌株，会明显增强大豆的耐盐能力，其脯氨酸合成相关基因 GmP5CS 表达上调，脯氨酸含量明显上

升[44]。类似的，在根瘤菌中过表达海藻糖合成基因 otsA，菌体内的海藻糖浓度明显升高，将其接种大豆

后，大豆的耐旱能力得到了显著提高，干旱下产量较对照提升了 38%[45]。研究还发现：接种根瘤菌会诱

导油料作物抗氧化酶系统 (如超氧化物歧化酶、过氧化物酶、过氧化氢酶等)活性，提高植物的抗逆

性 [46]。此外，一些根际细菌通过上调或下调植物的干旱响应基因 (如抗坏血酸过氧化物酶、S-腺苷甲硫

氨酸合成酶和热激蛋白)来赋予植物耐旱性[47]。如转录组分析发现：与对照相比，接种拟杆菌属的多黏

类芽孢杆菌 Paenibacillus polymyxa，宿主植物干旱响应基因 Erd15的表达水平明显提高[48]。在逆境胁迫

下，植物会分泌各类激素来应对胁迫。一些根系微生物也可以通过分泌植物激素来调节宿主植物的抗逆

反应[49]。如有研究发现：80% 的根际细菌都可以产生吲哚乙酸 (IAA)，来调节宿主植物生长。在盐胁迫

下，油菜根系微生物耐盐阴沟肠杆菌 Enterobacter cloacae HSNJ4分泌的 IAA含量明显增加，而乙烯含

量下降，提升了油菜的耐盐性[50]。 

2.2.4    促进油料作物油脂积累    油脂积累作为油料作物生长发育的重要组成部分备受关注 (表 1)，利用

油脂代谢途径的分子机制，进行基因改造是近年来调控油料作物油脂积累的主要手段 [51]，虽然此方法对

油料作物油脂积累的提升具有明显效果，但转基因突变体作物可能会对生态环境安全以及人体造成潜在的

威胁[52]。利用根际微生物与油料作物共生提高油脂积累作为一种新的绿色安全方法越来越受到重视。

表 1    有益根际微生物对油料作物的影响
Table 1    Effects of beneficial rhizosphere microorganisms on oil crops

对油料作物影响 油料作物 土壤微生物 影响机制 参考文献

促进油料作物营养物质利用

花生、大豆 根瘤菌属Rhizobium 共生固氮 [27]

油菜
芽孢杆菌属Bacillus, 假单胞菌属

　Pseudomonas, 埃希氏菌属Escherichia
磷转化 [29−30]

花生、大豆、油菜
固氮菌Azotobacter spp., 根瘤菌Rhizobium
　 spp., 肠杆菌Enterobacter spp.

螯合三价铁 [31−32]

提高油料作物抗病能力

油菜
假单胞菌Pseudomonas spp., 枯草芽孢杆菌

　Bacillus subtilis
分泌抗菌化合物 [33, 39]

花生、油菜、大豆

枯草芽孢杆菌Bacillus subtilis, 伯克霍尔德

　菌Burkholderia cepacia, 链霉菌

　 Streptomyces spp., 假单胞菌

　 Pseudomonas spp., 黏质沙雷氏菌

　 Serratia marcescens

产生铁载体 [41]

油菜 枯草芽孢杆菌Bacillus subtilis 诱导植物抗性 [40]

花生、大豆、油菜
假单胞杆菌Pseudomonas, 黏质

　沙雷氏菌Serratia marcescens
竞争生态位 [37]

提高油料作物抵抗

　非生物逆境胁迫

花生、大豆
假单胞菌属Pseudomonas, 芽孢杆菌属

　Bacillus, 根瘤菌属Rhizobium
产生小分子渗透物质 [44−45]

花生、大豆 根瘤菌属Rhizobium 诱导植物抗氧化物质合成 [46]

油菜 多黏类芽孢杆菌Paenibacillus polymyxa 调节抗逆基因表达 [47, 51]

油菜
阴沟肠杆菌Enterobacter cloacae, 肠棒杆菌

　Enterobacter spp. 克雷伯菌Klebsiella spp.
分泌激素 [50]

提高油脂积累 油菜、大豆 荧光假单胞菌Pseudomonas fluorescens [10]
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JIMENEZ等[10] 利用根际有益微生物荧光假单胞菌 Pseudomonas fluorescens LBUM677接种油菜和大豆，

以不接种为对照，发现不仅显著提高了油菜与大豆种子的质量和数量，同时显著提高了种子的含油量，

并且对油脂组分分析发现接种荧光假单胞菌 LBUM677的油菜和大豆所产生的棕榈酸 (C16∶0)、
油酸 (C18∶1)、亚油酸 (C18∶2)、α-亚麻酸 (C18∶3)和硬脂酸 (C18∶0)等主要脂肪酸含量均显著增加。虽

然根际微生物用于增加油料作物总含油量和各脂肪酸组分含量的作用机制目前尚不清楚，但部分研

究[53−54] 认为：可能是由于所接根部微生物能够产生 1-氨基环丙烷-1-羧酸 (ACC)脱氨酶、吲哚乙酸、铁

载体并且具有溶解磷酸盐的能力等，各类机制互相作用，相互影响，从而调节了油料作物油脂的积累。 

2.3    土壤病原微生物对油料作物的影响

花生、油菜、大豆等油料作物容易受到土壤病原微生物的侵染，暴发土传病[55]。土传病是指土壤中

的病原微生物在外界条件适宜时，侵染植物的根部或茎部而发生的病害，因其很难根治又称植物癌症。

研究发现：土传病的病原体主要是真菌、细菌和线虫，它们侵染后会导致植物出现纹枯、枯萎、立枯、

猝倒、根腐、软腐、根肿和丛根等病症 [56]。茄腐镰刀菌 Haematococca  spp.、尖孢镰刀菌 Fusarium
oxysporum 和丝核菌 Rhizoctonia solani 等多种真菌混合侵染，是大豆根腐病的主要病原体，会导致大豆

减产 5%~10%，严重时减产达 60%[57]。芸薹根肿菌 Plasmodiophora brassicae 引发的根肿病被称为“油菜

癌症”。因为芸薹根肿菌生命力顽强，感染后的油菜根部肿大甚至腐烂，植株矮小，叶片变黄甚至枯

萎，严重时整株枯死，减产 60% 以上，甚至绝收[58]。由镰刀菌属 Fusarium spp.细菌引起的花生根腐病是

花生常见病害。花生苗期与成熟期均可感染该病，苗期染病的植株，主根变黑，地上部矮小，下部叶片

先变黄、萎蔫、枯死，并逐渐向上部叶片扩展蔓延。而成熟期染病的植株，根部形成略凹陷的长条形褐

色病斑， 植株地上部逐渐黄化、萎蔫和枯死[59]。综上，土壤中的病原性真菌和细菌对油料作物的危害是

巨大的，因此，应通过培育抗病品种[60]、喷施药剂[61]、生物防控[62] 和调整栽培[17−18] 等方式，积极管理

油料作物的根部病原微生物群落，避免根部有害微生物对油料作物产量造成不利影响。 

2.4    不同根际微生物之间的相互作用

根际微生物与宿主油料作物之间相互影响，不同的根际微生物之间也会产生相互作用。如根瘤菌和

丛枝菌根真菌都可以与花生、大豆共生，接种丛枝菌根真菌的植株的根瘤数明显多于不接种丛枝菌根真

菌的植株，接种根瘤菌的植株根部丛枝菌根真菌侵染显著高于不接种根瘤菌的植株。与此同时，丛枝菌

根真菌与根瘤菌的混合接种比单接种可以得到更好的抗病效果，两者同时接种有协同增效作用[63]。另一

方面，根际微生物相互作用也会对油料作物产生负面影响，病原细菌和真菌的过度增殖会导致油料作物

染病，它们会和根部有益微生物群落竞争，使油料作物不能有效利用营养元素，从而影响油料作物的生

长和发育[64]。要提高油料作物生产效率，更好地理解其根际微生物之间的相互作用是必不可少的，有必

要进行更多的研究来阐明其中复杂的机制。 

3    根际微生物在油料作物生产中的应用

基于对油料作物与根际微生物之间相互作用的认知，越来越多的研究聚焦于如何利用微生物来调节

油料作物的产量与品质。目前，有 3 种调控模式被广泛应用，分别是调控根际微生物、调控宿主植物、

调节耕种方式。

调控根际微生物，一方面是要在土壤中筛选与发掘更多的优良菌株[65]，另一方面，是要通过分子手

段定向改造根际微生物，使其具有特定优良性状[66]。对于改造的工程菌，其实际施用效果还需进行评

价。现阶段使用的根际菌剂产品，其保质期和田间药效期均较短，而产品储存条件要求较高，产品的作

物普适性较差，效果不稳定，且成本高 [67]。针对上述问题，对应的研究仍需继续进行。

调控宿主植物是通过诱变或基因工程等手段来改造油料作物，调控其根系分泌物来改变根际的营养

成分、pH等环境因素，从而直接或间接影响根际土壤微生物的组成与数量[68]。但在油料作物新品种选

育与推广中，转基因作物中的外源基因是否会对土壤微生物生态系统产生不利影响仍需要进行安全评

估。已有的研究结果显示：大部分植物转基因事件对于其根际微生物影响并不显著[69−71]。但也有研究表

明：转基因作物会影响根际某些微生物的丰度，或影响某个发育期根际微生物的多样性[72]。因此，仍需

要监测转基因油料作物一定时间内的根际微生物动态变化过程，为优良品系的应用与推广提供指导。
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调节耕种方式是利用不同的耕种方式来影响油料作物根际微生物的丰度与分布。免耕农业系统中的

土壤微生物生物量与多样性明显高于传统耕作系统，且在免耕条件下微生物的活力在不同土层有明显的

差异, 土壤表层微生物活力最强，而在传统耕作中微生物分布则比较均匀[73]。相比于单作、连作等耕作

方式，轮作可明显改善油料作物根际微生物的活性与丰度，使有益细菌种群增加，改善土壤微生态环

境，同时可抑制土传病害的发生[74]。此外，将豆科 Leguminosae油料作物与禾本科 Poaceae作物进行间

作，根际分泌物明显增多，不仅提高了根际有益微生物的丰度，还促进了作物健康生长[75]。因此，在实

际生产中，可利用不同耕作模式，来调节根际微生物的活性和种群结构，促进油料作物生长。 

4    展望

近年来，全球植物油产需缺口不断增大，在不与粮食争地的前提下，提高单位面积的油料作物产量

已成为当务之急。但是，目前油料作物增产仍依赖使用大量化肥和农药，这一定程度上制约了油料作物

产业的可持续发展。因此，探索并利用根际微生物与花生、大豆、油菜等宿主油料作物之间的相互作用

机制，提高产量和改善品质，对发展高效、生态、绿色的现代农业具有重要意义。以下几个方向值得进

一步深入研究：①在机制层面，应重点关注与研究菌根相关土壤中氮素同化途径与分配机制、乙烯合成

调控等植物与根际微生物共生机制、以及植物抗性基因对根际微生物群落组成的影响；②在技术层面，

整合各种组学方法、表观遗传学和宏基因组等技术，研究植物-微生物-土壤系统的耦合动态机制已成为

趋势；③在生产应用层面，需要进一步综合开发、验证和应用更多种类的根际微生物，并将其整合到改

良作物的生物技术体系中，与作物育种、绿色栽培、高效植保、品质提升进行紧密结合，从而综合提高

油料作物的产量、抗病性、品质和经济效益。
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