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摘要:植物根系分泌物是根际的重要化合物来源,提供碳源和调控根际环境等措施,对微生物群落的组成、功
能及抗逆能力具有显著影响。同时,秸秆还田、植物凋落物归还、生物炭投入和有机肥施用等外源碳输入可

显著改变微生物的数量、多样性及代谢活性。为揭示植物根-土-微生物互作机制、优化土壤管理及推动微生

物驱动的可持续农业发展,综述了根系分泌物和外源碳输入对土壤微生物的作用机制,重点阐述了:(1)根系

分泌物的化学组成及其通过营养供给、理化环境调节和信号作用对细菌、真菌及病原微生物的调控效应;
(2)不同类型和施用水平的外源碳输入对微生物群落结构、功能和生态过程的影响;(3)根系分泌物与外源碳

输入之间的相互作用对土壤微生物群落的影响。并根据当前的研究进展对未来的研究方向和内容进行展望。
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  土壤是人类赖以生存与发展的基础,是地球

系统大气圈、水圈、岩石圈及生物圈相互作用最复

杂、最活跃的交界面[1]。土壤蕴含着数量庞大、种
类丰富的微生物群体,其多样性对土壤结构、肥
力、养分利用效率及植物的生长发育等方面均具

有重要影响[2]。植物根系分泌物是指植物在生长

过程中释放到根际的多种化合物,包括根系代谢

过程中主动分泌的有机物与活性物质,以及因细

胞衰老、破裂或根系残体分解而被动释放的成分,
其在调控植物适应微生境、缓解根际养分竞争及

构建根际微生物群落结构方面发挥着重要作

用[3]。袁仁文等[4]研究表明,植物根系通过释放

多种次生代谢产物来调节根际微生物的种类、数
量及分布。郜红建等[5]研究指出,根系分泌物可

通过调节pH、氧化还原环境、螯合或还原作用,
影响根际养分和有害物质的溶解性与迁移性,从
而调控植物对其的吸收利用,在应对逆境胁迫中

发挥重要作用。周勋勋等[6]研究表明,根系分泌

物通过影响根际环境,从而影响根际微生物生长

繁殖并形成新的根际微生物群落,根系有机酸分

泌物与土壤微生物群落结构呈一定相关性,放线

菌门与丁二酸呈极显著正相关,芽单胞菌门与乙

酸呈显著负相关。
在陆地生态系统碳循环与土壤肥力维持的研

究范畴内,秸秆还田、植物凋落物归还、生物炭施

用及有机肥投入是构成土壤生态系统中外源有机

碳输入的核心途径,其在农田、森林及草地等不同

陆地生态系统中均占据主导地位,是土壤有机碳

库补充与更新的关键物质基础。路丛顼等[7]研究

发现,不同种类外源碳输入对土壤微生物影响不

同,在早稻土壤环境适宜条件下,与秸秆还田相

比,生物炭还田早稻土壤微生物类群表现为不同

程度的下降趋势,土壤微生物群落组成变化明显,
尤其是革兰氏阳性菌/革兰氏阴性菌、放线菌、革
兰氏阴性菌含量明显下降,微生物网络复杂性降

低但专性竞争关系加强。贺云龙等[8]研究揭示,
外源碳输入不仅会影响微生物参与陆地生态系统

的碳循环过程,而且还会影响土壤微生物对其他

营养元素的需求。
综上所述,关于根系分泌物和土壤碳输入对

土壤微生物的影响虽已有大量研究,但研究结论

不尽相同。根系分泌物和外源碳输入两者交互作

用如何影响土壤微生物的群落结构鲜有报道。目

前研究存在以下不足:(1)根系分泌物与外源碳输

入的交互作用对土壤微生物的影响机制尚不明

确;(2)在不同环境条件下,两者对土壤微生物调

控规律的差异性缺乏深入比较。因此,本文在系

统总结根系分泌物和外源碳输入对土壤微生物作
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用的基础上,进一步探讨二者的交互调控机制,以
期为科学管理根际生态环境提供理论依据。

1 根系分泌物对土壤微生物的影响
在土壤环境中,根系分泌物与根际微生物之

间的相互作用是极其关键的过程。植物根系通过

释放多种次生代谢产物,影响根际微生物的种类、
数量及分布特征,从而对土壤微生物群落结构起

到选择性调控作用。
1.1 根系分泌物的组成及功能

根系分泌物是根系沉积物的重要组成部分,
是植物通过生物或非生物代谢释放到根际环境的

化合物。根系分泌物种类繁多,不同植物在其种

类和分泌量上存在显著差异[4]。根据其理化性质

与结构特点,根系分泌物大致可分为低分子有机

物、高分子黏性物质、无机离子及其他特殊功能物

质等几类。其中,低分子有机物包括可溶性糖类、
氨基酸、有机酸以及部分酚类化合物;高分子黏性

物质主要为多糖类和蛋白类物质,也包括某些酚

酸和有机酸类代谢物;无机离子则包括常见的阳

离子和阴离子,如 K+、Na+、NH4+、NO3- 等;此
外,还有磷酸酶、生长素等具有特定生理功能的生

物活性物质。
从物质成分类型的角度来看,根系分泌物可

细分为糖类、酶类、氨基酸类、有机酸类、酚酸类、
脂肪酸、甾醇类、核苷酸、黄酮类及多种植物生长

调节因子等[9-11]。这些分泌物在调控根际微生物

群落结构、促进土壤养分转化与植物营养吸收、缓
解逆境胁迫等方面发挥着至关重要的作用,已成

为植物-土壤-微生物互作研究中的重要关注点。
植物根系从土壤中吸收水分和养分的同时,也释

放分泌物为根际微生物提供碳源、氮源等营养物

质。根系分泌物不仅参与调控植物对矿质元素的

吸收,还在植物应对外界环境变化中发挥重要作

用。因此,根系分泌物不仅为根际微生物群落提

供营养支持,更通过促进养分吸收和增强逆境适

应能力,为植物生长发育提供保障[12]。
1.2 根系分泌物影响土壤微生物的途径

植物根际土壤中聚集着数量庞大且多样的微

生物群体。根系分泌物富含糖类、氨基酸和维生

素等有机物,为微生物生长繁殖提供丰富养分与

能量,使其数量与活性显著高于非根际区域。根

系分泌物不仅调节根际土壤理化性质,还通过改

善定殖环境动态影响群落结构,从而在数量、种类

及空间分布等方面塑造微生物群落[4,13]。
1.2.1 根系分泌物对土壤细菌和真菌的影响 
在根际土壤中,植物根系通过分泌物与根际微生

物形成密切互作,这一过程在维持植物健康生长

中起着关键作用。根系分泌物作为信号分子或营

养源,选择性地吸引并调控不同类型的土壤微生

物群体进入根际,从而塑造有利于植物生长的微

生物环境[14-16]。赵卫松等[17]研究发现外源添加

L-脯氨酸提高了放线菌门的相对丰度,降低了酸

杆菌门、芽单胞菌门和浮霉菌门的丰度,厚壁菌门

则随其浓度增加呈先升后降趋势。同时,细菌多

样性的Shannon指数(评估群落物种多样性与均

匀度的指数)显著升高,而真菌多样性则下降。
Zhou等[18]研究表明,外源施用香豆酸提高了细
菌类群厚壁菌门、β-变形菌纲、γ-变形菌纲、真菌

类群核菌纲和接合菌门的相对丰度,降低了细菌

类群拟杆菌门、δ-变形菌纲、浮霉菌门和真菌类群
盘菌纲的相对丰度。Gu等[19]研究显示,外源施

加咖啡酸后,番茄根际中变形菌门和放线菌门的

相对丰度显著增加,而厚壁菌门、酸杆菌门和疣微

菌门的相对丰度则下降。刘志中等[20]发现不同
浓度的根系分泌物对土壤微生物群落结构产生显

著影响,随着根系分泌物浓度升高,细菌、真菌和

放线菌数量增加,土壤微生物多样性指数也相应

提高,而 优 势 度 指 数 则 基 本 不 受 影 响。Gsch-
wendtner[21]等研究发现,不同马铃薯品种的根际

分泌物存在差异,可能导致不同品种根际微生物

群落结构表现出显著差别,马铃薯在不同生长发

育时期,其根际微生物群落结构也会发生相应变

化,这很可能与根系分泌物组成和数量的动态变

化密切相关。刘泽琴[22]的研究进一步发现,根系
分泌物处理下的土壤微生物样本与纯水处理相比

分离明显,土壤微生物群落结构差异较大,根系分

泌物培养处理没有明显改变土壤微生物多样性指

数(Shannon、Simpson),却降低了土壤微生物的

丰富度指数(Sobs、Chao、Ace)和覆盖度指数。由

此可见,不同学者关于根系分泌物对细菌和真菌

的作用结果并不完全一致,这可能受到作物品种

差异、根系分泌物种类和特性、土壤类型、培养温

度等多种因素的共同影响。
1.2.2 根系分泌物对病原微生物的影响 根系

分泌物除了激活植物本身的抗性机制,在植物抵

御病原菌侵染的过程中也发挥着直接或间接的调

控作用,其通过诱导抗病相关的信号传导通路,激
活植物防御反应,增强植株的抗病能力[23-24]。有
研究表明,番茄根系分泌物中的邻苯二甲酸二丁

酯(Dibutylphthalate)可能会影响线虫胚胎期的

蛋白水解酶活性和能量代谢,从而有效抑制根结

线虫卵的孵化,同时通过破坏线虫表皮或抑制神

经信号传导导致其对2龄幼虫(J2)具有杀灭作
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用,此外,抗性番茄根系分泌物对根结线虫表现出

明显的趋避效应,进一步增强了植物的抗病能

力[25]。张胜男等[26]研究发现,枯萎病菌侵染后,
香蕉根系分泌物中莽草酸等有机酸、酚酸及糖类

含量显著上升,而L-酪氨酸等氨基酸类物质减

少。相关分析显示,这些升高的化合物与病原菌

的趋化性、繁殖能力及菌丝生长呈正相关,说明其

有助于病原菌的侵染与扩展。其原因可能是莽草

酸为病原菌提供芳香族氨基酸及次级代谢物前

体,增强其侵染力,酚酸类可诱导细胞壁降解酶分

泌,加速宿主细胞壁解体,而糖类作为快速利用的

碳源进入能量代谢途径,支撑其生长与繁殖,共同

促进枯萎病菌扩展[27-28]。大量研究发现,酚酸类

物质中的肉桂酸、水杨酸、苯甲酸、对羟基苯甲酸

可促进枯萎病病原菌孢子萌发和繁殖,葡萄糖、果
糖和蔗糖也被认为是根系分泌物中的利病物

质[29-33],而酪氨酸、赖氨酸、谷氨酸和 L-脯氨酸等

氨基酸可抑制枯萎病菌孢子的萌发,属抑病菌物

质[17,34]。根系分泌物通过改变土壤性质(如pH、
氧化还原电位),进而调控根系微生物种群结构。
相关研究表明,有机酸作为植物根系分泌物的重

要组成部分,影响土壤理化性质并直接或间接地

调控土壤微生物群落组成、多样性和功能[35]。有

机酸可以通过降低根际土壤酸碱度、改变土壤氧

化还原条件、影响土壤微生物群落等方式增加土

壤养分有效性[36-37]。综上所述,根系分泌物对病

原微生物的影响已有大量研究,但是研究结论有

所差异,根系分泌物的组成不同,对病原微生物的

影响也不同。
1.2.3 根系分泌物的化感物质对土壤微生物的

影响 植物根系分泌物中含有一类对邻近其他植

物或自身产生抑制或促进作用的生物活性物质,
即化感物质。近年来,植物化感作用的研究逐渐

聚焦于根际微生物群落。根系分泌的化感物质不

仅影响土壤理化性质和植物生长,还在很大程度

上通过与土壤微生物的相互作用发挥效应。化感

物质进入根际后常被土壤微生物代谢降解与转

化,其最终作用结果往往是化感物质与根际微生

物共同作用的体现[38]。刘艳霞等[39]的研究结果

显示,根系分泌物中主要酚酸类物质苯甲酸和

3-苯丙酸均能明显改变根际土壤微生物区系,降
低土壤微生物群落多样性,显著增加有害微生物数

量的同时大大降低有益微生物数量,两种酚类物质

同时存在的危害效果远大于单一酚类。Funa等[40]

研究发现,植物酚类物质在植物与微生物的互作

过程中具有重要作用,它们不仅作为信号分子参

与丛枝菌根与豆科植物共生关系的建立,还能够

在胁迫环境下介入植物防御,同时为部分固氮菌

提供替代碳源或作为酚类脂质的前体物质。此

外,在豆科植物根瘤中也检测到一些酚酸类物质,
可促进吲哚乙酸的合成,并对根瘤菌的形态产生

调控作用。相关研究表明,药用植物三七在通过

自然挥发、根系分泌及植株残体分解等途径向环

境中释放化感物质后,在土壤中积累至一定浓度

的化感物质,会改变土壤微环境,抑制根系生长并

降低其活性,进而引起根际微生物区系失衡,导致

植株生长受阻,甚至出现病害或死亡现象[41-43]。
根系分泌物通过多种途径影响土壤微生物群

落,其共性作用主要体现在提供营养源、改变根际

理化环境及作为信号分子调控微生物定殖与群落

结构。而差异性体现在不同组分的选择性调控效

应,如氨基酸可抑制部分病原菌繁殖,酚酸类则可

能诱导有害微生物增殖并抑制有益菌群;部分化

感物质还通过改变微生物代谢或信号通路加剧群

落失衡。总体而言,不同类型根系分泌物在营养

供给、环境和信号调控方面存在共性,但在对有益

或有害微生物的选择性作用上表现出显著差异。

2 外源碳输入对土壤微生物的影响
外源碳输入类型直接影响土壤微生物群落的

组成、功能和生态作用。不同来源和性质的碳源

对微生物的影响不同。
2.1 秸秆还田和凋落物输入对土壤微生物群落

结构的影响

2.1.1 秸秆还田 秸秆还田是一种重要的外源

碳输入方式,秸秆中含有溶解性有机物、纤维素和

木质素等组成复杂的化合物,其分解过程由不同

类型的土壤微生物驱动,在降解的初始阶段,细
菌、革兰氏阴性菌和放线菌主要参与易降解组分

的快速分解,而随着这些易降解物质逐渐被消耗,
降解过程逐步转向由真菌及部分革兰氏阳性菌主

导的阶段[44-45]。张红娟等[46]研究发现,秸秆还田

提高了土壤SOM、AP、AN、K和pH,增加了土壤

微生物数量,显著提升了土壤碳固定功能基因

(sucD、ACO、acnA、korA、ppc)和氮代谢功能基

因(narB、nasE、nasC、nasA、nirB、nosZ、narG、
narZ、nxrA)等的丰度,(其中,sucD:催化琥珀酰

辅酶A转化为琥珀酸;ACO 与acnA:催化柠檬酸

与异柠檬酸之间的顺乌头酸反应;korA:催化2-酮
戊二酸氧化生成琥珀酰辅酶A;ppc:催化磷酸烯

醇式丙酮酸羧化反应;narB:硝酸还原酶亚基;
nasE,nasC,nasA:同化性硝酸盐还原系统相关
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基因;nirB:亚硝酸盐还原酶;nosZ:一氧化二氮还

原酶)。崔慧珍等[47]研究发现,玉米秸秆还田能

有效增加土壤真菌、细菌和放线菌数量,土壤微生

物对碳源的利用能力提高,微生物群落多样性及

均匀度增加。谢鹰飞等[48]研究表明,蔬菜秸秆还

田显著促进了西瓜根际土壤中细菌、放线菌和真

菌数量的增加,并提升了根际微生物总体水平,改
变了土壤微生物群落结构和 Alpha多样性。熊

橙梁等[49]研究结果显示,水稻秸秆还田显著提高

了土壤微生物群落的多样性和丰富度,90d处理后

细菌的Chao1、Shannon和Simpson指数(Chao1
指数反映群落的物种丰富度,Simpson指数反映

群落的多样性与均匀度)及真菌的Chao1指数均

显著升高,同时提高了变形菌门、螺旋体门和疣微

菌门的相对丰度。总体而言,秸秆的种类、特性、
还田时间及施用量均会影响土壤微生物群落结构

与多样性。土壤微生物的群落结构也会随着秸秆

还田量的高低不同而产生变化。徐蒋来等[50]研究

发现,水稻小麦周年轮作种植全田稻麦秸秆50%
的还田量有利于土壤细菌、放线菌数量的增加,而
75%的还田量有利于土壤真菌数量的增加。然

而,Dong等[51]通过田间定位试验表明,与不还田

相比,50%和100%的秸秆还田显著增加了土壤

中细菌、真菌与放线菌数量并提高了土壤酶活性,
但当还田量过高(150%)时,微生物数量出现下降

趋势。研究结论的差异可能是因为作物类型与耕

作模式、秸秆种类和土壤基础条件不同。土壤微

生物群落在作物秸秆腐解过程中起着决定性作

用[52],其结构与功能会随秸秆还田量的变化而发

生响应[53],这种响应与土壤碳氮比(C/N)密切相

关。当秸秆还田量处于适宜水平时,C/N 比维持

在有利于微生物代谢的范围内(通常为20~30),
充足的碳源能够促进微生物快速繁殖和活性增

强。然而,当秸秆还田量过高时,会显著提高土壤

C/N比,微生物在进行生命活动时不得不与植物

或其他生物竞争有限的氮素资源,氮素的相对缺

乏限制了代谢过程的进行,从而抑制了微生物数

量和功能的进一步提升[54-55]。
2.1.2 植物凋落物输入 植物凋落物是外源碳

的重要输入途径,在生态系统能量流动和物质循

环中发挥关键作用。凋落物的种类和数量的变化

会显著影响土壤微生物的生物量、群落结构以及代

谢方式[56-57]。Hossain等[58]的研究发现,部分微生

物在不同类型凋落物的资源利用上存在差异,从
而引起混合凋落物分解过程中土壤微生物群落结

构的变化。Jin等[59]也发现不同类型的植物凋落

物对土壤微生物群落结构具有差异化影响,富含

碳的底物(如植物凋落物)进入土壤是调控微生物

生物量的关键因素,在处理的第一年外源碳输入

对细菌群落的作用强于对真菌群落的作用,随着

时间的推移,真菌的丰度更高。王小平等[57]的研究

结果显示,凋落物多样性对土壤细菌群落结构产

生显著作用,而凋落物组成则对土壤细菌和真菌

的丰度具有更大影响,且真菌群落对凋落物质量

分解影响显著。雷海迪等[60]的研究表明,相较于

对照处理,单独添加凋落物以及凋落物与生物炭

的混合添加均显著提升了真菌丰度及真菌/细菌

比值(F/B比)。同时,凋落物与生物炭的联合添

加进一步提高了革兰氏阳性菌/革兰氏阴性菌比

值,并使放线菌丰度显著高于仅添加凋落物的

处理。
2.2 施用有机肥和生物炭对土壤微生物的影响

2.2.1 有机肥施用 有机肥是外源碳输入的重

要途径,而其类型及施用水平的差异会导致土壤

微生物群落产生不同的响应。张妍等[61]的研究

发现,有机肥替代60%磷肥不仅显著提高草莓产

量和土壤肥力,还提升了土壤细菌群落的丰富度

与多样性,并促进芽孢杆菌属等有益微生物的富

集,从而优化了草莓根际微生物区系。王琦等[62]

的研究显示,长期施用有机肥和秸秆覆盖可显著

改善土壤养分,提升细菌多样性并降低真菌多样

性,且有利于变形菌门、酸杆菌门和放线菌门细

菌,以及被孢菌门和担子菌门真菌的生长繁殖。
功能预测显示,该措施显著提高了参与碳氮代谢

的微生物及营腐生真菌的丰度,同时减少了潜在

病原菌丰度。Chen等[63]研究结果表明,施用有

机肥可提高土壤细菌和真菌的α多样性指数。同

时,信号转导、细菌分泌系统、氧化磷酸化以及碳

水化合物、氮和氨基酸等代谢功能均有所增强。
Nie等[64]研究发现,有机氮替代50%化肥氮可显

著减缓土壤碱化,改善养分状况,提升酶活性和高

粱产量。相比真菌,有机肥替代处理对细菌多样

性影响更显著,并促进土壤微生物代谢途径、次生

代谢产物合成及碳代谢。
2.2.2 生物炭施用 生物炭可为土壤微生物提

供栖息微环境,增强土壤微生物活性,并通过吸附

和释放营养物质为土壤微生物创造适宜的生长环

境。土壤微生物的群落结构与生物炭的施用量、
种类以及土壤类型等有关。Xu等[65]研究显示,
随生物炭添加量增加,丛枝菌根真菌丰度、微生物

量碳和功能多样性均上升,而放线菌丰度下降,细
菌丰度对生物炭添加的响应与土壤有关,而真菌
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丰度主要与生物炭负荷和热解温度有关。陆欣春

等[66]研究发现,在中国东北酸化白浆土中,增施

生物炭显著提高了土壤微生物的平均每孔颜色变

化率(AWCD)、Shannon-Wiener多样性指数、丰
富度指数和Simpson指数。随着施用量增加,微
生物碳源利用由多聚物逐渐转向氨基酸和羧酸

类,其中以30t·hm-2施用量对玉米连作土壤微

生态环境的改善效果最佳。高文翠等[67]研究表

明,在砂壤土中,氮肥配施生物炭可增强麦田土

壤微生物碳源代谢活性,影响微生物群落功能多

样性,并改变其对糖类、氨基酸及有机酸的代谢

偏好。低氮(150kg·hm-2)条件下施用生物炭
(30t·hm-2)可改善微生物群落多样性并显著提

高小麦产量。王义祥等[68]研究发现,连续施用生

物炭5年改变黄壤性质,进而影响细菌群落结构,
细菌群落Chao和 ACE指数能够随生物炭施用

量增加而上升,Shannon指数呈先升后降趋势。
施用生物炭促进了适宜酸中性或弱碱性环境的节

杆菌属、硝化螺旋菌属和黄色杆菌科细菌相对丰

度的增加,降低了嗜酸性细菌相对丰度。上述研

究结果说明生物炭施用通过改变土壤理化性质进

而调控微生物群落的组成与多样性,从而导致土

壤物质分解过程的差异。
生物炭的种类也会对土壤微生物产生显著影

响。Dominchin等[69]的研究结果显示,家禽粪便

生物炭显著增加真菌及总微生物量,而花生壳生

物炭作用较弱,不同类型的生物炭对细菌类群的

丰度具有差异化效应,家禽粪便生物炭提高了绿

弯菌门的相对丰度,降低了变形菌门的相对丰度,
而花生壳生物炭则增加了酸杆菌门而减少了厚壁

菌门丰度。陈义轩等[70]研究结果表明,添加玉米

秆和杨木屑生物炭可促进土壤微生物总量和细菌

量,但其增幅随施用浓度升高而减弱,而添加竹屑

生物炭则会显著降低土壤微生物总量和土壤细菌

量,施用生物炭对土壤真菌/细菌比值有显著的促

进作用,适量添加生物炭(20,40和80g·kg-1)会
增加真菌量,但大量添加花生壳和竹屑生物炭

(160g·kg-1)会显著降低真菌量。陈薪宇等[71]

的研究结果显示,在一定时间范围内,生物炭处理

显著提高了土壤pH 及细菌群落的α和β 多样

性,生物炭和有机肥施用2年后,土壤微生物网络

的复杂性和稳定性显著下降,但微生物间的协同

作用得到增强。此外,施用生物炭显著提升了根

戈德里谷氨酸杆菌属和红球菌属的相对丰度,这
些类群在有机质分解与能量代谢过程中发挥重要

作用。综上,不同类型及施用水平的有机肥和生

物炭对土壤微生物群落产生差异化影响。同时,
Cao等[72]的研究发现,有机肥和生物炭的耦合效

应增加了土壤细菌的多样性和丰富度,并改变了

细菌和真菌的群落结构与分布,促进其数量增加。
随机森林分析结果显示,有机肥为主要驱动因子,
其中细菌拟杆菌门、亚硝化螺旋菌门及真菌单眼

菌门的丰度变化是导致微生物生态功能差异的关

键因素。
综上,秸秆还田、植物凋落物及有机肥与生物

炭施用作为外源碳输入,可显著调控土壤微生物

群落结构和功能。不同类型、施用量及施用时间

对细菌、真菌及放线菌数量、多样性及功能基因丰

度产生差异化影响。适量秸秆或生物炭可提升微

生物代谢活性、碳氮循环能力及群落多样性,而过

量施用可能因C/N比失衡或养分限制抑制微生

物活性。

3 根系分泌物和外源碳输入的相互作用
对土壤微生物的影响

  根系分泌物和外源碳输入是维系土壤微生物

群落多样性和功能的重要驱动力,共同塑造根际

微生物的结构与代谢过程。根系分泌物通常包括

糖类、有机酸、氨基酸及酚类等小分子有机物,可
为微生物提供直接的能量与碳源,促进其快速繁

殖与代谢活性[14]。同时,根系分泌物能够调节根

际的pH、氧化还原状态和养分可利用性,从而改

变微生物群落组成[73]。外源碳输入主要来源于

外源有机质(如秸秆还田、有机肥和生物炭施用)
以及植物凋落物的分解,这类碳输入通常以高分

子有机物或半稳定态碳库的形式存在,为根际微

生物提供长期而稳定的底物来源。外源碳输入通

过与根系分泌物的协同作用,提升土壤微生物对

有机质的分解和转化能力。已有研究表明,根系

分泌物与外源碳输入之间存在显著的协同效应。
根系分泌物为土壤微生物提供了可利用的能量来

源,进而引发根际微生物数量及其胞外酶活性的

变化,从而显著影响土壤有机碳的矿化过程,微生

物分泌的胞外酶可加速土壤有机质与外源碳的分

解,表现为正向激发效应[74]。根系分泌物可为土

壤微生物提供快速可利用的底物,而外源碳输入

则为其提供中长期的能量支持,两者在时间尺度

和底物性质上的互补性,有助于增强微生物群落

的代谢活性和分解能力。此外,根系分泌物可通

过“根际促发效应”(即根系分泌物或碳输入激活

土壤微生物,加速土壤有机质分解的现象)快速激

活微生物群落,加速秸秆和土壤有机质的分解[75]。
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然而,这种交互作用并非始终表现为正效应。外

源碳输入在特定条件下(如碳氮比失衡),可能通

过改变土壤微环境或引发资源竞争,抑制特定功

能群落的繁殖。也有研究发现,当施用生物炭时,
其多孔结构和表面吸附特性可能限制部分小分子

有机物的可利用性,从而降低微生物的短期代谢

活性;但在适度施用条件下,生物炭又能通过缓释

和保护效应,增强根系分泌物对微生物的长期调

控作用[76]。不同施用量的生物炭对根际微生物

的调控效应差异显著,胡骞予等[77]发现,低剂量

施用条件下,生物炭与根系分泌物表现为协同作

用,显著提升了土壤真菌的多样性和丰富度、降低

土壤病原真菌的丰度;而在高剂量施用条件下,则
因碳氮比过高及孔隙结构过度吸附,抑制了部分

分解菌群的繁殖[78]。
根系分泌物和外源碳输入的交互效应还表现

出显著的环境依赖性。在氮素缺乏条件下,根系

分泌物可能诱导微生物优先利用外源碳源,促进

氮素矿化和再循环,从而增强土壤养分供给。但

在氮素过剩条件下,土壤微生物对易分解底物的

利用效率下降,可能出现碳损失增加而养分利用

效率降低的现象[78]。
综上,根系分泌物与外源碳输入在根际微生

物调控中具有协同与拮抗并存的作用,深入解析

其作用机制对于理解土壤碳循环和提升生态系统

碳汇功能具有重要意义。

4 展望
植物根系分泌物和外源碳输入对土壤微生物

的影响研究结论不尽一致,深入研究根系分泌物

与外源碳输入对土壤微生物群落的调控机制具有

重要理论意义。尽管已有大量研究揭示了根系分

泌物及外源碳输入对土壤微生物的作用,但对土

壤微生物群落功能、动态响应及多因素交互作用

方面的研究仍有待挖掘。基于本文的综述,未来

研究可从以下两个方向进一步探索:(1)深入解析

根系分泌物-土壤微生物互作机制。当前研究多

集中于单一根系分泌物或土壤微生物类群的响

应,未来应结合多组学手段(如代谢组学、宏基因

组学)系统解析根系分泌物对土壤微生物群落结

构、功能及信号通路的调控机制,明确不同植物、
不同生长阶段下的差异性调控效应。(2)根系分

泌物与外源碳输入的协同效应研究。虽然已有研

究揭示了根系分泌物与外源碳输入对土壤微生物

的独立作用,但二者的交互作用及长期生态效应

尚未完全明确。未来可通过长期田间试验,评估

在不同碳源类型和施用水平下,根系分泌物对微

生物群落多样性、稳定性及养分循环功能的调控

作用,为优化土壤管理提供科学依据。
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Abstract:Rootexudatesareanimportantsourceofcompoundsintherhizosphere,andtheysignificantly
influencethecomposition,function,andstressresistanceofmicrobialcommunitiesbyprovidingcarbon
sourcesandregulatingtherhizospherephysicochemicalenvironment.Meanwhile,theapplicationofexogenous
carbonsourcessuchasstrawreturning,plantlitter,biochar,andorganicfertilizerscansignificantlyalterthe
quantity,diversity,andmetabolicactivityofmicroorganisms.Torevealtheroot-soil-microbeinteraction
mechanism,optimizesoilmanagement,andpromotethedevelopmentofsustainableagriculturedrivenby
microorganisms,thisreviewsummarizesthemechanismsbywhichrootexudatesandexternalcarboninputs
affectsoilmicroorganisms,withafocuson:(1)thechemicalcompositionofrootexudatesandtheirregulatory
effectsonbacteria,fungi,andpathogenicmicroorganismsthroughnutrientsupply,physicalandchemical
environmentregulation,andsignaling;(2)theimpactsofdifferenttypesandapplicationlevelsofexternal
carboninputsonmicrobialcommunitystructure,function,andecologicalprocesses;(3)theeffectsofthe
interactionbetweenrootexudatesandexternalcarboninputsonsoilmicrobialcommunities.Basedoncurrent
researchprogress,futureresearchdirectionsareproposed.
Keywords:rootexudates;exogenouscarboninput;cropresiduereturningtothesoil;plantdebrisreturning;
biocharinput;organicfertilizerapplication;soilmicroorganisms
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CurrentStatusandTrendsinGlobalIndustrializationand
DevelopmentofGeneticallyModifiedCropsin2024

ZHANGZhongqi1,LÜLinghua1,LIULei1,LIKunlun1,LIPin1,YUJuping1,XUEMoyong2
(1.HezeAcademyofAgriculturalSciences,Heze274000,China;2.TobaccoResearchInstitute,Chinese
AcademyofAgriculturalSciences,Qingdao266101,China)

Abstract:Sincetheinitiationofcommercialcultivationofgeneticallymodified (GM)cropsin1996,their
research,development,andindustrialapplication havecontinuouslyexpanded,significantlyenhancing
comprehensivebenefitsandlayingacrucialfoundationforglobalfoodsecurity.Inordertoacceleratethe
researchandindustrialapplicationofgeneticallymodifiedcrops,promotepolicyformulationandindustrial
upgradingofgeneticallymodifiedcrops,thispapersystematicallyanalyzedthedevelopmenttrendsofglobal
GMcropindustrializationfrom1996to2024,includingcropvarieties,cultivationarea,adoptionrates,
transformationeventsandyield.Thestudyrevealedthatin2024,theglobalcultivationareaofGMcrops
reached209.80millionhectaresacross27countries,markinga122-foldincreasecomparedto1996.Fivecore
GMcrops:soybean,maize,cotton,canola,andsugarbeet-dominateproduction.Intermsofadoptionrates,
cottonwasthehighest(78.40%),followedbysoybean (74.90%).TraitdevelopmentinGMcropsis
evolvingtowardcomplexity,withanincreasingnumberoftransformationeventsfeaturingstackedtraitsand
outputtraits.Regardingyield,theglobalproductionofGMcropsreached986.955billionkilogramsin2024,
withBrazil,theUnitedStates,Argentina,CanadaandIndiabeingthemajorproducers.Notably,asthe
world’slargestimporterandconsumerofGM soybeans,Chinahassignificantlyacceleratedits GM
industrializationprocess,whichisexpectedtoreduceitsdependenceonimportsofmaizeandsoybeans.
Keywords:geneticallymodifiedcrops;industrialization;cultivationarea;transformationevent;yield
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