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摘  要：植物在生长过程中会受到生物与非生物性胁迫，其中病原菌侵染是生物胁迫中的重要组

成部分。由于植物微生物组与植物共同生长进化，当植物受到病原菌胁迫时会通过特殊分泌物或

招募有益菌对抗病原菌。本文从病原菌胁迫下植物微生物组变化、植物代谢产物变化、植物-微生

物互作机制和植物“呼救”后形成的抑病土壤等方面阐述植物“呼救”策略研究进展，为植物土传病

害防控提供参考依据。 
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Abstract: Plants are subjected to biotic and abiotic stresses during growth, of which pathogen 
infection is a major biotic stress. Since the plant microbiome co-evolves with plants, the plants 
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exposed to pathogen stress will fight against pathogens by special secretions or recruitment of 
beneficial microorganisms. This paper reviews the research progress in the “cry for help” 
strategy of plants under pathogen stress from the changes in plant microbiome and metabolites, 
plant-microbe interactions, the disease-suppressive soil formed after the plant “cry for help”, 
with a view to providing a basis for the prevention and control of soil-borne diseases in plants. 
Keywords: pathogen; microbiome; metabolites; “cry for help” strategy 
 
 

植物在生长发育过程中经常会受到重金

属、盐分、温度、水分等非生物胁迫的影响，

同时，病虫害、动物干扰等生物胁迫也会改变

植物的生长进程，影响植物的生长发育情况[1]。

因此，研究胁迫下植物的生长发育变化，对受

胁迫植物及时进行人工干预，有助于降低植物

的死亡率，提高粮食、中草药等经济作物的产

量及品质[2]。 
植物为了抵御各种胁迫进化出了非常复杂

的调控方式，目前植物内部调节机制受到了广

泛关注，例如利用免疫激素抵御病原菌侵染[3]；

通过免疫受体增强植物体患病时的免疫应答[4]；

分泌特殊物质杀灭病原菌[5-7]等。早在 20 世纪

初，科研人员就发现了微生物对抗病原菌的能

力[8]，随后在小麦全蚀病的研究中又发现了抑

病性土壤[9]，这些研究为植物呼救假说奠定了

基础。2019 年，荷兰瓦赫宁根生态研究所的研

究人员发现，当病原菌侵染植物时，与植物共

生的微生物群落就会产生抵抗病原菌的效应

物，从而提高植物抗胁迫的能力[10]。2021 年，

德国马普植物育种所的科研人员进一步发现，

那些能在植物受到病原菌胁迫时帮助植物抗病

的微生物是由植物本身通过分泌特殊物质从土

壤中招募而来的[11]。这些报道都证明了植物在

受到生物胁迫时可以通过发出“呼救”信号来招

募有益菌帮助自身提高防御能力，这种现象被称

为植物的“呼救”策略(strategy of cry for help)。 
近年来，越来越多的学者开始关注植物“呼

救”。例如，植物微生物组变化与植物呼救物质

的遗传[12]，植物呼救物质在土壤中的存留时间

及对后代的影响[13]，不同患病时期植物产生的

呼救信号变化等[14-15]。本文将从病原菌胁迫下植

物微生物组变化、植物代谢产物变化、植物-微生

物互作机制、抑病土壤形成等方面阐述植物“呼

救”策略的研究现状，以期为植物土传病害防控

提供参考依据。 

1  病原菌胁迫下植物微生物组的

变化 
在自然界中，植物与土壤相辅相成不可分

割，而微生物发挥着极其重要的作用，其作用

包括土壤矿物质转化、凋落物的分解、为植物

提供营养、提高植物抗胁迫的能力、促进种子

发芽、提高植物免疫力等[16-18]。植物与微生物

普遍存在共生关系，换句话说，植物就是大量

微生物的宿主。富集在植物根际、茎轴、叶片

以及植物内部的微生物形成了与植物体生长发

育密切相关的微生物组[19]。目前，对于根际、

叶际微生物的研究已经有了相当的进展[20-21]，

研究普遍认为根际是微生物最为丰富的地方，

相比之下，叶际的营养更匮乏，并且容易受到

极端温度、湿度的影响[22]，微生物组成也与根

际有所不同。此外，微生物组就像植物基因组

的延伸，当植物受到病原菌侵染后，其微生物

组的变化可能也会影响到植物的基因表达，因

此研究病原菌胁迫下植物的微生物组变化显得

尤为重要。 
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研究表明，病原菌胁迫下植物的微生物组

会出现明显变化，这是由于根系分泌物会吸引

各种微生物，这些分泌物占植物光合作用有机

碳的 11%−40%[23]，尽管根际微生物变化最受关

注，但植物微生物组的变化会发生在植物的花、

叶片、茎、根、根际等各个生态位[24-29]。例如，

柑橘树叶片受到柑橘间座壳菌(Diaporthe citri)
感染后，叶际微生物组铁竞争能力显著增强，泛

菌属(Pantoea)微生物相对丰度明显增高，并出现

大量新微生物，其中具有较强抗菌能力的

Pantoea asv90 及甲基杆菌(Methylobacterium) 

asv41 被鉴定为“招募”来的微生物 [24]。小麦

(Triticum aestivum L.) 根 部 受 到 尖 孢 镰 刀 菌

(Fusarium oxysporum)侵染后，其根际土壤微生

物在门水平上发生明显的相对丰度变化，一些

细菌门几乎消失[25]。类似情况在马缨杜鹃[26]、

拟南芥[27]、黄瓜[28]、橄榄[29]等的研究中均有发

现(表 1)。 
此外，植物内生菌也会在病原菌胁迫下发

生变化。内生菌是指在菌种生命周期中至少某

段时间定殖在植物内部组织中，并且不会引起

宿主损害或疾病的微生物[30]。由于内生菌与病原 
 
表 1  病原菌胁迫下的植物微生物组变化 
Table 1  Changes in plant microbiome under pathogen stress 
植物 
Plant 

报道时间 
Reporting 
time 

病原菌 
Pathogenic 
bacteria 

患病部位 
Diseased 
site 

微生物组变化情况 
Changes in the microbiome 

柑橘树[24] 

Citrus tree[24] 
2022 柑橘间座壳菌 

Diaporthe citri 
叶片 
Leaves 

泛菌属相对丰度变高，新出现甲基杆菌、鞘氨醇单胞菌等 
The relative abundance of Pantoea became higher, with the 
emergence of Methylobacterium, Sphingomonas and others 

小麦[25] 

Wheat[25] 
 

2021 尖孢镰刀菌 
Fusarium 
oxysporum 

根 
Root 

变形菌门、放线菌门、拟杆菌门和厚壁菌门等微生物种类相

对丰度增加，而酸杆菌门、出芽单胞菌门和古菌门几乎消失 
The relative abundance of microbial species such as 
Proteobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes and Firmicutes 
increased, while Acidobacteria, Gemmatimonadetes and 
Archaea almost disappeared 

马缨杜鹃[26] 

Rhododendron 
delavayi 
Franch[26] 

2023 镰刀菌 
Fusarium 

花瓣、 
叶片 
Petals, 
leaves 

新出现嗜酸菌、伯克霍尔德菌、类芽孢杆菌、短芽孢杆菌、

假单胞菌等 23 种有益微生物 
Emergence of 23 beneficial microorganisms including 
Acidiphilium, Burkholderia, Paenibacillus, Brevibacillus, 
Pseudomonas and others 

拟南芥[27] 

Arabidopsis[27] 
2022 紫丁香假单胞菌

DC3000 
Pseudomonas 
syringae DC3000 

叶片 
Leaves 

假单胞菌、鞘氨醇单胞菌、伯克霍尔德菌、欧文式菌、沙雷

氏菌、根瘤菌等相对丰度升高 
Increased relative abundance of Pseudomonas, Sphingomonas, 
Burkholderia, Erwinia, Serratia, Rhizobium and others 

黄瓜[28] 

Cucumber[28] 
2017 尖孢镰刀菌 

F. oxysporum 
叶、茎、

根 
Leaves, 
stems, 
root 

解淀粉芽孢杆菌定殖能力增强，挤压病原菌定殖空间，防止

侵害 
Bacillus amyloliquefaciens has increased colonisation capacity, 
which squeezes the colonisation space of pathogenic bacteria 
and prevents infestation 

橄榄[29] 

Olive[29] 
2020 大丽轮枝菌 

Verticillium 
dahliae 

根 
Root 

酸细菌属、放线菌属、纤维弧菌属相对丰度增加，罗河杆菌

属相对丰度降低 
Increased relative abundance of Acidobacteria, Actinobacteria, 
Cellvibrio, and decreased relative abundance of Rhodanobacter 
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微生物难以完全区分，有学者建议将所有生活在

植物组织内部的微生物统称为内生菌[31]。据报

道，当病菌入侵后，几丁质菌科(Chitinophagaceae)
和黄杆菌科 (Flavobacteriaceae)的某些微生物

在植物根内快速富集[10]，并且真菌细胞壁降解

酶活性增强，目前对 2 种细菌属在植物根组织

内部的位置及其作用机制尚不明确，但推测几

丁质菌科微生物在几丁质酶作用下所产生的壳

寡糖可以诱导细胞表达；而黄杆菌科微生物或

许有直接抗真菌的功能[10]。 
尽管有研究证明，一些微生物具有明显的抑

制病害能力，如假单胞菌属(Pseudomonas)[32-33]、

放 线 菌 属 (Actinobacteria)[34-35] 、 芽 孢 杆 菌 属

(Bacillus)[36-37]等，但由于自然界环境的复杂性，

通过招募某些有益微生物来抑制病害的发生在

实际农业生产中的效果并不十分理想。因此，

越来越多的学者提出了植物在病害胁迫下重塑

微生物组的观点[38-41]，即通过重组微生物组或

调整微生物相对丰度来抑制病原菌对植物的侵

染。目前，无论是植物招募个体微生物还是群

体微生物，植物在病害胁迫下会发生微生物组

改变已成为共识。 
目前已有一些报道对植物“呼救”时产生的

微生物组变化的机制进行了深入研究。研究表

明，病原菌可以通过操纵植物微生物组的某些

微生物成为其发病过程中的合作伙伴[42-44]，进

而使植物微生物组发生变化，这可能是因为病

原菌在分泌致病因子干扰植物免疫过程的同

时，也分泌一些信号分子对潜在的病原体微生

物进行了招募。对于植物来说，植物信号分子

(如钙离子和一氧化氮等)、异三聚体 G 蛋白和非

编码 RNA 等在调节植物抗病性及防御信号网

络中起着重要作用[45-46]，但尚未找到这些信号

分子与植物重塑微生物组间的直接证据。然而

一些报道发现，水杨酸(salicylic acid, SA)和茉

莉酸(jasmonic acid, JA)/乙烯(ethylene, ET)信号通

路在植物“招募”有益微生物中起到重要作用[47-49]。

例如，Yang 等[50]在研究蜡状芽孢杆菌(Bacillus 
cereus)对番茄青枯病的防御作用时，发现蜡状

芽孢杆菌 AR156 可以通过调节植物体内的 SA
和 JA/ET 信号通路，激活植物防御病原菌有关

基因的表达，促进植物根际有益微生物的富集，

从而抵抗病原菌的侵害。嗜根寡养单胞菌

(Stenotrophomonas rhizophila)在帮助植物抵御

假禾谷镰孢菌(F. pseudograminearum)时也有类

似情况发生，当嗜根寡养单胞菌存在于土壤中

时，JA 和 SA 信号被明显激活，这不仅增强了

植物的抗病性，也影响到了微生物组的组成[25]。

这些研究从分子信号层面上阐明了植物被病原

菌侵染后微生物组变化的机理，但仍需更多深入

研究揭示病害胁迫下植物微生物组变化的机制。 

2  病原菌胁迫下植物的代谢产物 
植物与微生物共生交流的桥梁就是植物分

泌的各种代谢产物，这些代谢产物所组成的通

讯网络可作为植物和微生物之间信息交流的信

号。植物代谢产物包括初级代谢产物和次级代

谢产物，植物初级代谢物指参与植物生长代谢、

维持生命活动的主要能源物质，包括糖类、脂

类、氨基酸、核酸等大分子化合物[51-52]，植物

分泌的次级代谢产物是在初级代谢产物生物合

成中产生的中间代谢物质，并可在植物细胞中

大量积累，在植物组织培养或者信号分子处理

后等特殊情况下可以通过体外诱导合成[53]，次

级代谢产物主要分为酚酸类、萜烯类、类黄酮、

类固醇和生物碱类等[51-52]。目前普遍认为，次

级代谢产物是植物与微生物相互作用的重要促

进因素，有助于两者间的信号交流[54]。 
植物受到病害胁迫后可产生三类代谢物质

进行自救(图 1)。第一类是在植物受侵染部位产 
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图 1  病原菌感染后植物分泌的三类自救代谢产物 
Figure 1  Three types of self-rescue metabolites secreted by plants after infection by pathogenic bacteria. 
 
生的具有直接抗菌作用的代谢产物，被称为植

物保卫素[55]。植保素在植物感染病原菌后反应

迅速且积累量较多，尤其对真菌导致的病害有

明显的抵抗能力 [6-7]。例如，苜蓿 (Medicago 
sativa L.)叶感染茎点毒(一种真菌型病原体)后快

速积累的异黄酮成分芒柄花素苷和苜蓿素[56]；

大麦 (Hordeum vulgare L.) 感染禾谷镰刀菌   
(F. graminearum)后分泌的酚类化合物 t-肉桂酸[57]；

以及甜罗勒 (Ocimum basilicum)感染卵菌病原

体霉菌后分泌的迷迭香酸[58]。这些化合物均具

有直接抵抗病原菌的功效。 
第二类是可以帮助植物增强抗病性的代谢

产物[59-61]。植物受胁迫后的代谢产物与细胞内

氧化还原系统发生相互作用，干扰正常的氧化

还原平衡，从而激活酶促脱毒系统来清除体内积

累的大量活性氧。例如，当归(Angelica sinensis 

Oliv. Diels)受到镰刀菌侵染后体内的超氧化物

歧化酶(superoxide dismutase, SOD)和过氧化氢

酶(catalase, CAT)活性均有所增强[62]，这表明当

归体内的抗氧化系统被激活，这种应激反应有

利于活性氧的清除和增强抗病性。目前，病原

菌胁迫下植物代谢物使宿主增强抗病性的方式

有两种，一种是系统获得抗性(systemic acquired 
resistance, SAR)，一般表现为水杨酸含量明显升

高，从而将植物体内大量抗病基因激活[63]，以对

抗生物营养病原体的侵染；另一种是诱导系统抗

性(induced systemic resistance, ISR)，通常是经有

益微生物诱导后，从而增强植物体对坏死营养

病原体的抗病性，一般由茉莉酸和乙烯途径介

导[64]。两种方式的诱导因子、介导途径及抵抗的

病原菌类型均不相同，并且 ISR 机制尚不明确。 
第三类是具有招募有益微生物功能的信号
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型代谢产物[65-67]，这些信号物质对微生物组产

生了极大的影响。例如，当玉米受到绿菌门

(Chlorobiota)细菌侵染后会分泌苯并噁嗪以招

募恶臭假单胞菌(Pseudomonas putida)[68-70]。在

对拟南芥的研究中发现，其受到不同病原菌感

染后产生的信号物质并不相同，招募来的微生

物种类也不尽相同。例如，感染尖孢镰刀菌后

分泌的东莨菪内酯可招募到假单胞菌 WCS417
和铜绿假单胞菌(P. aeruginosa) WCS358[71]，感

染杆菌和真菌后分泌的三萜类化合物可招募到

拟杆菌门的有益微生物[72]，感染紫丁香假单胞菌

(Pseudomonas syringae)后分泌的苹果酸可招募到

枯草芽孢杆菌(B. subtilis) FB17[73]。自然界中除

了可溶性代谢产物外，还有约 1%的植物次级代

谢产物是挥发性化合物[74]，这些挥发性物质也具

有作为信号分子招募有益微生物的潜力。近期

研究表明，花生通过根部释放的具有挥发性的

乙烯化合物可以影响放射菌属 (Radiomycetes)
的丰度，改变微生物群落的组成，从而提高花

生的产量[75]。受镰刀菌侵染后的苔草根际释放

出主要由单萜和柠檬烯氧化物组成的挥发性有

机混合物，这些混合物能从距离根部大约 12 cm
的部位招募有益微生物，从而抑制分枝杆菌的

生长[76]。这些研究为挥发性化合物作为信号分

子招募有益微生物快速富集根际，以形成对植

物有利的局面提供了有力证据。 
植物代谢产物的变化与植物自身的免疫功

能是密不可分的，目前植物受病原菌胁迫后次

生代谢最具代表性的开启过程是：当植物受到

病原菌侵染时，植物体内的蛋氨酸可以迅速形

成逆境乙烯或伤害乙烯，乙烯会将逆境信号传

递给第二信使钙离子，钙离子激活转录因子使

抗逆基因表达，从而启动植物次生代谢[77-79]，

使得植物代谢产物发生变化。此外，当病原菌

侵染植物后，被侵染部位细胞会加速死亡，这种

保护性细胞坏死叫作超敏反应(hypersensitivity 
response, HR)[80]，HR 发生后，植物细胞会从正

常的初级代谢转变为多种途径的次级代谢[81]，

而水杨酸通路介导又是植物产生 HR 必不可少

的条件[82]，因此有理由相信水杨酸通路与植物

代谢产物的变化有关[83]。 

3  病原菌胁迫下植物-微生物互作

机制 
植物代谢物作为植物与外界交流的重要

“信号”，在植物-微生物互作中意义重大。研究

表明，植物发育情况[84-85]和植物基因型[86-87]等

因素均会影响到植物分泌物和根际微生物的动

态变化。例如，细茎野燕麦(Avena barbata)在早

期发育阶段的蔗糖和高丝氨酸含量较高，随着

株龄增长，氨基酸和羧酸含量明显增加[88]；拟

南芥早期发育阶段的糖含量很高，而在发育后

期，氨基酸和酚类物质的含量开始明显增高[84-85]。

此外，一些代谢物只在特定植物基因型中存在，

如玉米和小麦等草种冠根所分泌的苯并噁嗪[89]。

这些代谢物的变化必然会影响到植物的微生物

组成，目前关于有益微生物如何响应植物招募

主要有 3 种机制(图 2)。 

3.1  植物分泌营养物质招募微生物 
植物根系分泌营养物质招募微生物是植物

“呼救”的重要机制之一，研究发现，根系分泌

的糖、氨基酸、有机酸等初级代谢物是微生物

生长发育的重要碳源和氮源[90-92]，通过这些营

养物质能够吸引有益微生物来介导植物对病原

菌的防御。例如，将患有枯萎病的番茄根际潜

在益生元代谢物(核糖、乳酸、木糖、甘露糖、

麦芽糖、葡萄糖酸内酯和核糖醇)添加在土壤

中，微生物群表现出与碳代谢和自毒素降解相

关途径的富集，这些微生物群可以有效保护番茄

和其他茄科作物免受青枯菌入侵[93]。另有报道 
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图 2  微生物响应植物招募的主要机制 
Figure 2  Main mechanisms of microbial response to plant recruitment. 
 
表明，长链脂肪酸和氨基酸可以吸引某些假单

胞菌[76]，而酚类物质有时候也会充当碳源吸引

一些有益微生物[94]。这些营养物质可以被有益

微生物分解代谢为能量，或者构建微生物的蛋

白质，吸引微生物并促进其生长。 

3.2  植物分泌吸引物质招募微生物 
除了营养物质以外，植物还会分泌一些吸

引物质招募有益微生物，这些吸引物质与营养

物质略有不同，它们可以招募特定的微生物。

例如，通过对杨树和拟南芥组学大数据分析，

发现肌醇是影响微生物的重要媒介，具有分解

肌醇功能的微生物可以被广泛招募，并聚集在

根际对宿主形成保护[95]。可以选择性代谢拟南

芥根系分泌的三萜类物质(拟南芥宁素、拟南芥宁

基脂肪酸酯、拟南芥啶素)的微生物在植物受到

病原菌侵染后会快速定殖在根际，为植物提供保

护[72]。研究发现，伯克霍尔德菌属(Burkholderia)
中的有益菌种可以被草酸盐吸引[96]，而一些有害

菌种则不能[97]，这为植物分泌特定代谢物进行

有益微生物的选择性招募提供了有力证据。同

时，根系分泌的吸引物质也可以在植物间形成互

助。例如，当分蘖洋葱(Allium cepa var. agrogatum)
与番茄(Solanum lycopersicum L.)混作时，分蘖

洋葱分泌的花旗松素可以增强芽孢杆菌 B56 在
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番茄根际的定殖[98]，从而保证番茄的健康生长。 

3.3  植物-微生物协同抗病 
在植物抗病的过程中，植物和微生物间还

可以通过相互合作完成协同抗病。例如，患病

黄瓜通过增加色氨酸分泌量来招募有益菌芽孢

杆菌 SQR9，而芽孢杆菌 SQR9 产生的吲哚-3-乙
酸(indole acetic acid, IAA)又可以进一步帮助其

在根际定殖，同时帮助植物招募到施氏假单胞

菌(P. stutzeri)等其他有益菌，协同增强植物抗

病能力[28]。另有报道表明，植物分泌的氨基酸

是微生物合成植物生长调节剂的底物，而微生

物释放的 2,4-二乙酰基氯葡萄糖酚和玉米赤霉

烯酮等化合物又可以刺激根系分泌氨基酸[99]，

这种植物与微生物协同合作的方式保证了植物

对疾病的有效防控。 

4  植物“呼救”后形成的抑病土壤 
植物被病原菌侵染后产生的抑病土壤，既

是植物“呼救”假说的证明，也是植物“呼救”导
致的结果。1974 年，Baker 等提出了“抑病土壤”
的概念：即由于土壤中微生物的组成和活性，病

原体不会在其中出现或持续存在，或少量存在但

不足以引起疾病，或最初存在并引起疾病，但随

着易感宿主的连续种植，病原体虽然仍存在于土

壤中，但植物鲜有患病[100]。根据抑病机制的不

同可分为普通抑病土壤和特异抑病土壤[101]，这

些土壤会积累有益微生物群落以保护后代植物

免受土传病菌的侵袭。例如，被紫丁香假单胞

菌(P. syringae)侵染后的拟南芥，其第五代植物

受到病原菌侵染后，根系分泌的长链有机酸和

氨基酸增加，这与土壤中直接施加长链有机酸

和氨基酸混合物产生的抑菌效果是一样的[13]。

连续八代接种尖孢镰刀菌的黄瓜体内活性氧含

量升高，并将持续分泌的苏糖酸和赖氨酸留存

在土壤中，从而使芽孢杆菌和鞘氨醇单胞菌在

根际富集[102]。将甜菜种植在能够抑制立枯丝核

菌(Rhizoctonia solani)生长的土壤中，甜菜根际

会快速富集鞘细菌(Sheathe bacteria)、草酸杆菌

(Oxalobacter Allison) 、 洋 葱 伯 克 霍 尔 德 菌

(Burkholderia cepacia) 、 少 动 鞘 氨 醇 单 胞 菌

(Sphingomonas paucimobilis)等多种有益微生物，

同时甜菜体内与细菌相关的抗真菌活性也得到

上调[103]。另有研究表明，无论是根际还是叶际

疾病，植物在遭受到病原菌侵染时都会向根际呼

救，使有益微生物快速向植物根际富集[104-105]，

并选择性地遗留在土壤中形成土壤遗产，但形

成这种选择的机制尚不明确。这种土壤遗产，

或者说是土壤抑病记忆，有助于植物后代在同

一片土壤中正常生长发育。 
此外，目前对植物后代生长发育的研究常

常提到连作障碍，当作物连作时会导致植物产

生自毒效应，从而形成连作障碍，不利于植物

后代在同一片土地中生存[106]，自毒效应是指植

物通过地上部分淋溶、根系分泌和植株凋落物

等途径来释放一些对同茬或下茬同种或同科植

物有生长抑制的代谢物的现象[107]。据报道，自

毒物质大部分是酚酸类物质[107]，当土壤中酚酸

类物质浓度达到一定程度后，会改变微生物群

落的组成、丰富度及多样性来抑制植物生长，

从而引发病害，甚至导致连作障碍[108]，而抑病

土壤中的各种有益微生物会分泌代谢物促进植

物生长，抑制病原菌生长[109]，假单胞菌属的部

分有益菌会加速酚酸类物质的降解[110]，这从一

定程度上证明了抑病土壤具有帮助植物缓解病

害和减轻连作障碍的潜力。但在实际生产中，生

物与非生物因素在很大程度上影响着土壤的抑

病性[111-112]，因此在防治土传病害时并不能单一

施用抑病土壤，而是与其他处理措施综合使用

防治土传病害，如长时间施用生物有机肥可以

为抑病土壤中的有益微生物提供养分，增强抑
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病土壤的抑病性[113]，当前需要深入研究抑病土

壤中生物与非生物因素相互作用的复杂机制，

加强与植物育种的联系，推动抑病土壤在缓解

病害和连作障碍中的应用。 
目前，多数研究更关注植物分泌物对根际

微生物的选择和相互作用，对分泌物如何塑造

并影响微生物组及抑病土壤的形成机制的了解

还不够深入，今后可借助基因组、转录组和代

谢组等多组学技术深入研究并改造土壤中的微

生物遗产，让植物在恶劣环境下也能够最大限

度地招募有益微生物以提高防御功能，减少对

农药的依赖，提高植物的产量和品质。 

5  源于植物“呼救”的生物防治 
植物病害的发生源于植物-病原菌-环境之

间的复杂相互作用。如今，利用有益微生物或

者植物产生的特殊代谢产物进行病害的生物防

治已在逐步发展，并有望替代化学杀虫剂或者

农药。通过植物“呼救”行为发现的生物防治主

要有 3 种类型。(1) 直接抑制病原菌，包括寄

生、竞争、拮抗[114]。例如，利用絮凝假单胞菌

(P. flocculosa)产生的脂肪酸诱导病原菌细胞快

速质壁分离而导致细胞崩溃来控制白粉病[115]；

利用绿萝卜假单胞菌(P. chlororaphis)产生的抗

生素和挥发性有机混合物抑制多种植物病原菌

的生长[32]。(2) 通过诱导、引发或者加强植物

的自身防御功能来抵抗病原菌。例如，利用哈茨

木霉(Trichoderma harzianum)产生的丁烯酸内酯

代谢物来诱导 SA 和 JA/ET 通路激活番茄中与抗

病相关的基因表达，增强番茄的抗病性[116]。(3) 
通过调节微生态平衡以保护植物。例如，解淀

粉芽孢杆菌(B. amyloliquefaciens) WS-10 可通

过重塑烟草根际微生物群落结构达到抵抗番茄

青枯菌(Ralstonia solanacearum)的效果[117]。 
目前国内已上市的源于植物“呼救”行为的

生防产品主要是微生物菌剂(表 2)。微生物菌剂

包括防治细菌的芽孢杆菌属、短芽孢杆菌属

(Brevibacillus)、假单胞菌属三类以及其他属的

少量微生物，防治真菌的木霉属(Trichoderma)
及其他属微生物共 26 种(数据来源于展鹏生

物)。此外，还有一些源于植物“呼救”机理且亟

待开发的生物防治剂[36,118]。例如，添加非致病

性的紫丁香假单胞菌 DC3000 可以激活植物“呼
救”行为，减少植物后代的患病概率[119]，这种

非致病性的丁香假单胞菌激活植物“呼救”行为

的机制有两方面，一方面该菌剂的非致病性衍

生物可能诱导有益微生物的富集；另一方面诱

导 SA 信号通路的基因表达，抑制 JA 信号通路

的表达，这使得其也具有成为生物防治剂的潜

力。通过植物“呼救”机理对生物防治进行深入

研究，未来或许可以利用这些非致病性菌种，设

计出类似于“植物疫苗”的产品，帮助植物在不接

触病原菌的情况下，建立起强大的防御能力。 
这类生物防治制剂主要源自植物或环境本

身，因此具备以下主要优势：(1) 对植物生长发

育的影响较小，对人体和自然环境健康无害，

但考虑到生态平衡和可持续性发展，应用中也

应重视生防菌的用量。(2) 由于土壤抑病记忆的

存在，这些被招募的微生物或者土壤中的代谢

产物往往能保存一段时间，具有可持续性，不

需要反复施加，同时还具备分解自毒物质的潜

力。(3) 由于植物招募的有益微生物的存在，可

以减少植物被感染后的免疫应答，为植物腾出更

多的能量和资源，用于正常的生长发育[120-121]。

此外，这类生物防治剂也存在一些劣势：(1) 对
病害防治效果比较缓慢，不如化学药剂迅速[122]。

(2) 实际应用中，组合型生防菌剂的病害防治效

果明显低于实验室结果[10]，这可能源于微生物

间的营养竞争，以及环境变化导致的微生物基

因表达的改变 [123]。(3) 生物防治剂具有单一 
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表 2  源于植物“呼救”的微生物菌剂 
Table 2  Microbial agents originating from plant “cry for help” 
抗菌类型 
Antibacterial 
type 

类别 
Category 

应用品种 
Application variety 

细菌 
Bacteria 

芽孢杆菌属 
Bacillus  

海洋芽孢杆菌、坚强芽孢杆菌、球形芽孢杆菌、枯草芽孢杆菌、蜡样芽孢杆菌、地衣芽

孢杆菌、解淀粉芽孢杆菌 B7900、解淀粉芽孢杆菌 B1619、解淀粉芽孢杆菌 PQ21、解淀

粉芽孢杆菌 LX-11、甲基营养芽孢杆菌 9912、甲基营养芽孢杆菌 LW-6、贝莱斯芽孢杆

菌 14384 
B. marinus, B. firmus, B. sphaericus, B. subtilis, B. cereus, B. licheniformis, B. amyloliquefaciens 
B7900, B. amyloliquefaciens B1619, B. amyloliquefaciens PQ21, B. amyloliquefaciens LX-11,  
B. methylotrophicus 9912, B. methylotrophicus LW-6, B. velezensis 14384 

 假单胞菌属 
Pseudomonas  

荧光假单胞菌、沼泽红假单胞菌、洋葱假单胞菌 
P. fluorescens, Rhodopseudomonas palustris, P. cepacia 

 短芽孢杆菌属 
Brevibacillus  

侧孢短芽孢杆菌 A60、短小芽孢杆菌 
Brevibacillus laterosporus A60, Bacillus pumilus 

 其他 
Others 

多黏类芽孢杆菌、多黏类芽孢杆菌 KN-03、嗜硫小红卵菌 
Paenibacillus polymyxa, Paenibacillus polymyxa KN-03, Rhodovulum sulfidophilum 

真菌 
Fungus 

木霉 
Trichoderma  

木霉、哈茨木霉 
Trichoderma, T. harzianum 

 其他 
Others 

盾壳霉 ZS1SB、小盾壳霉 CGMCC8325、寡雄腐霉 
Coniothyrium minitans ZS1SB, Coniothyrium minitans CGMCC8325, Pythium oligandrum 

 
性，因此在应对某些突发病害时会显得较为被

动[124-125]。因此，如何在实际应用中最大程度上

发挥生物防治剂的优势，规避其劣势是今后生

物防治的重要研究方向。 

6  结语与展望 
目前，对植物“呼救”策略的研究还在稳步

进行，但一些问题仍需要进一步研究：(1) 关于

植物受到病原菌胁迫的研究多数围绕单一病原

菌的侵害进行，但植物在自然界中受到的胁迫

往往并不单一，一些植物疾病是由多种病原菌

共同作用产生，有些植物的疾病是由生物和非

生物因素共同胁迫产生，而每种胁迫都会导致

特定的代谢反应。因此，通过生物分子网络，

对植物-微生物-环境系统进行全面分析，考察生

物与非生物胁迫对系统产生的综合影响，揭示

多种胁迫因素作用下植物的呼救策略和机制是

今后的重要研究方向。(2) 植物通过招募微生物

改变微生物组成是广泛意义上的“呼救”策略，

但对其机制目前了解仍然有限，今后可以通过

基因组学、代谢组学和蛋白组学等多组学手段加

深对植物-微生物互作机制的了解，尤其是植物

在基因层次改变微生物功能表达的机制。(3) 如
何将植物的“呼救”行为效应最大化，延长抑病

土壤记忆，减少自身消耗，提升防御能力是人

工干预研究的重点。(4) 研究表明，非致病性微

生物也可以引发植物“呼救”[119]，因此，借助宏

基因组和高通量测序等技术精准预测非致病性

微生物对微生物组功能的影响是未来工作中重

要的一环。 
此外，病原菌胁迫下植物-微生物形成的交

流合作是挖掘病害生物防治手段的天然宝库。

利用植物“呼救”招募的有益微生物或者产生的

特殊代谢产物进行病害的生物防治正在逐步发

展，但由于实际应用时的复杂情况，有时合成

菌群的使用效果不尽如人意，在此根据前人的
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应用方法提出了一些解决方案：(1) 根据微生物

的功能和生理活性，从环境中筛选出抵抗病害

的核心菌种，利用核心菌种构建合成菌群，验

证菌群稳定性和有效性并对合成菌群进行优

化，以得到符合期望的合成菌群[126]。(2) 挑选

已知背景的有益微生物，通过这些有益微生物

的代谢情况、功能效应及它们之间的相互作用

监测合成菌群的相容性[126]，产生更稳定有效的合

成菌群。通过上述方案，相信未来可以开发出更

多具有经济效益的生物防治合成菌群。 
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