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驯化对植物微生物组结构和功能影响的研究进展* 
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（中国农业大学资源与环境学院/植物-土壤相互作用教育部重点实验室，中国农业大学国家农业绿色发展研究院，北京 100193） 

摘  要：微生物组在植物的养分获取、健康生长过程中发挥重要作用。植物驯化对微生物组的结构和功能产生了不可忽视的

影响，但是其机制仍缺少系统性梳理总结。为此，综述了驯化过程中，植物的类型和基因型、根外代谢产物、土壤生境的改

变对微生物组的影响。通过多向比较归纳发现，在驯化过程中：（1）对微生物多样性影响显著。大多数植物微生物多样性随

驯化过程下降；野生植物可招募更多有益于抵抗病原菌的微生物群落；植物种类和基因型的改变影响了根际微生物组成及其

与植物的共生关系。（2）根外代谢产物的改变影响了微生物的养分吸收，驯化降低了植物的化学防御功能。（3）相对于农田

等栽培土壤，原生土壤生境具有更多样和独特的微生物组成。综上所述，植物根际微生物组的改变是驯化过程多因素综合作

用的结果。揭示驯化对微生物组功能的影响，恢复驯化过程中可能丢失的植物-微生物的有益联系和性状，可为基于微生物

组的植物育种策略提供理论基础。 
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Abstract: The plant microbiome plays crucial roles in nutrient acquisition, growth and health of plants, and has the potential to 

reduce dependence of the crops on fertilizers and pesticides. Plant domestication shows a significant impact on composition and 

functions of the microbiome. However, the mechanisms underlying this process are not well understood. Here, the paper is 

presented to summarize impacts of the variation of the plant in cultivar and genotype, root exometabolite and habitat, while the 

plants are being domesticated on composition and functions of the microbiome. Multifaceted comparison shows: (1) that 

domestication affects microbial diversity significantly and most of the plant microbial communities decrease in diversity with 

domestication going on; wild crops might attract more microbial communities that are beneficial to the resistance of pathogenic 

bacteria: and variation of the plant in cultivar and genotype affects composition of the rhizosphere microbiome and symbiotic 
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relationship of the microbiome with the plant; (2) that changes in root exometabolite affect nutrient acquisition of the microbes 

and domestication weakens chemical defense of the plant; (3) Relative to the microbiome in the soil of croplands, the one in the 

virgin soil habitat is composed of more diverse and unique microbes. To sum up, the change in the plant rhizosphere microbiome 

is the result of the comprehensive interactions of multiple factors during the plant domestication process. Revealing the impacts of 

plant domestication on functions of the microbiome and restoring the beneficial plant-microbe connections and properties that 

may have got lost during plant domestication, can facilitate the development of new microbiome-based breeding strategies. 

Key words: Domestication; Microbiome; Plant cultivars and genotypes; Root exometabolites; Soil habitat 

驯化是指人们对野生物种某些可利用的性状进

行选择、修饰和利用的过程[1]。它以食物可持续供

应为目的，推动了人类文明进步[2]。植物驯化始于

约 12 000 年前，包括水稻、小麦、大麦、马铃薯和

番茄在内的 353 种粮食作物[3]。伴随着栖息地的迁

移和农田管理措施的改良，作物产量不断提高[4]，

表型性状也在不断进化，包括种子体积更大、扩散

机制丧失和生长期缩短、可食用部分的苦味物质减

少以及光周期敏感性变化等[2]。作物的根系形态和

次生代谢产物也随之改变[5]。相比于人工驯化后的

栽培作物，野生植物具有广泛的生境范围，可适应

各种极端恶劣的生长环境[6]。对基因性状的研究表

明，栽培种积累了更多有害和不利的突变[7-8]。并且

作物育种阻碍了作物与当地环境的适应，特别是与

土著微生物群落的相互适应[9]。在人为选择栽培种

的过程中，野生种的部分生理和遗传特性逐渐丢失，

导致栽培作物的遗传多样性显著降低，这种现象被

称为驯化综合症（domestication syndrome）[10]。菜

豆[11]、水稻[12]和小麦[13]栽培种均出现该现象。由于

野生植物物种可能包含有益于作物育种的遗传多样

性，因此，加大对野生种质资源的保护对于农业的

长期发展十分重要。 

驯化过程是植物-微生物共同进化的结果。植物-

微生物的相互作用对陆地植物进化起到重要作用[14]。

如丛枝菌根真菌和根瘤菌，与植物有着漫长而持久

的共同进化史[15]。植物与病原菌之间也存在共进化

的关系，植物通过对自身性状的改变和与其他有益

微生物的协同进化，以抵御病原菌侵染[16]。同时，

微生物-微生物互作也是驱动共进化的重要因素：微

生物群落中产生的有益突变可通过基因水平转移进

行扩散，改变微生物与微生物之间的相互作用，形

成新的群落结构，进而改变微生物与植物的互作关

系[17]。例如，为了促进高产并保护驯化作物免受生 

物和非生物胁迫因素的影响，植物驯化过程通常伴随

着植物栖息地的变化和杀虫剂、肥料的过度使用[4]。

长期施氮导致弱互生根瘤菌的进化，降低了豆类寄

主的生长效益，表现为土壤呼吸受抑制，微生物生

物量减少[18]。 

根际微生物组具有促进植物养分吸收，提高植

物抗逆性，抵御土传病害、改良土壤和调节植物免

疫应答的有益性状[4，19-20]。因此，植物健康和生长

发育依赖于根际微生物的功能和性状。此前人们更

多关注驯化后植物地上部产量及表型的变化，却忽

略了驯化对地下微生物的影响以及微生物对作物的

反馈作用。植物与微生物组协同进化，微生物组的

稳定性对植物的适应性至关重要[9]。微生物群落失

衡会对植物的适应性产生负面影响[21]。对不同植物

的微生物组研究表明，寄主种类、地理位置、土壤

环境、寄生部位均能够影响微生物群落的组成和功

能，但是每个因素在多大程度上发挥作用，不同研

究之间不尽相同。为此，本文综述了近年来植物驯

化过程中的自身因素（基因型、根外代谢）和环境

因素（栖息地）的变化对根际和种际微生物组的结

构和功能的影响以及重要作用，以期从微生物组角

度提高对驯化的利用程度（图 1）。 

1  驯化过程中植物品种和基因型对微

生物组的影响 

驯化改变了植物的表型性状，提高了植物产量，

但同时减少了植物遗传多样性。研究发现，不同植株

种类会招募特定的根际微生物，调节根际微生物群

落；同种植物驯化过程中产生的不同基因型其根际微

生物组成也不同[22]。对于种际微生物（种子内生菌）

而言，受胁迫时植物会调节种际微生物群落，以确保

其最有益微生物群的后代传递，从而促进形成植物基 
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因型特异性种子内生菌群[23-24]。同时，植物驯化也影

响着微生物组的功能，对于生长需要特定共生微生物

的作物，作物驯化可导致与其共生微生物间关系发生

变化[25]。目前已有很多学者就植物驯化是如何影响

植物的微生物组这一问题进行了研究，逐渐揭示驯化

过程影响微生物组的组装和功能的潜在机制。 

 

注：箭头向上代表多样性和相应功能增加或提升。箭头向下代表多样性和相应功能较少或降低。*代表例外情况。1）微生物多

样性，大部分研究，驯化导致了根际微生物群落多样性的降低，但也有反例，例如向日葵。2）现代抗病育种是例外，无意中选择了

更多具有抑病潜能的有益微生物。Note：The upward arrows indicate improvement or enhancement of diversity and the corresponding 

function，and vice versa. * representing execptions.1）Microbial diversity in most cases，decreases as a result of domestication，but exceptions 

do exist，like sunflower. 2）The modern plant breeding for disease resistance is an exception，unintentionally attracting more beneficial 

microbes that possess disease inhibiting potentials.  
 

图 1  植物驯化对其微生物组结构和功能影响的模式图 

Fig.1  Schematic graph of the impacts of plant domestication on composition and functions of the microbiome 

1.1  驯化过程中植物品种和基因型对微生物组群

落结构的影响 

Kim 等[26]在研究水稻基因型对微生物群落结构

的影响时发现，基因型解释了总方差的 24.2%（细

菌）和 20.3%（真菌），野生稻真菌多样性高于栽培

稻，更易受驯化影响。并且作者认为驯化过程是影

响种际微生物群落结构的主要因素，野生型和驯化

水稻种子微生物群落（细菌和真菌）显著分离，真

菌群落似乎较细菌群落更易受到驯化的影响。对驯

化水稻种际微生物的网络分析表明，鞘氨醇单胞菌

为中心枢纽，而野生型水稻的中心为一种细菌操作

分 类 单 元 （ OTU）（ Pantoea） 和 两 种 真 菌 OTUs

（Penicillium 和一种未分类真菌）。Hassani 等[27]发现

野生小麦和栽培小麦根际微生物群落组成不同。其

中 ， 厚 壁 菌 门 （ Firmicutes ）、 放 线 菌 门

（Actinobacteria）在野生小麦中更丰富，变形菌门
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（Proteobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）在栽培

型中占比更多。同时，野生小麦根际细菌群落组成

更多样，而真菌差异不明显。在大麦中，Bulgarelli

等[28]的研究发现，宿主基因型对根际相关细菌群落

的多样性影响较小但显著，单独的宿主基因型可解

释 5.7%的变异。在门水平，野生型作物根际招募更

多 的 拟 杆 菌 （ Bacteroidetes ）， 而 放 线 菌

（Actinobacteria）、变形菌（Proteobacteria）在栽培

型作物中比例上升。在豆科作物的研究中，野生大

豆和栽培大豆根际细菌群落显著分离：芽单胞菌门

（Gemmatimonadetes）、酸性细菌门（Acidobacteria）、

慢 生 根 瘤 菌 门 （ Bradyrhizobium） 和 芽 孢 杆 菌 门

（Bacillus）在野生型中富集程度更高。说明基因型

是影响其根际细菌群落组成的一个重要因素[29]。同

时，对于菜豆的研究发现，拟杆菌在野生种根系中

具有较高的丰富度，而放线菌和变形菌在栽培种根

系中更为丰富[30]。Pérez-Jaramillo 等[31]推测拟杆菌

门在野生种根上富集可能是由于它们能够降解根分

泌物中的高分子量有机物。向日葵不同部位（种子、

根内、根际）真菌和细菌多样性差异显著（两者均

P<0.001），种子内真菌和细菌多样性低于根内和根

际 群 落 ， 与 根 内 和 根 际 样 品 相 比 ， 拟 诺 卡 菌 科

（Nocardiopsaceae）、肠杆菌科（Enterobacteriaceae）

和鞘脂单胞菌科（Sphingomonadaceae）的相对丰度

较高。驯化对根际真菌群落组成具有显著影响，现

代栽培种（Unclassified Pleosporales，Preussia spp.，

unclassified Thelebolaceae，Fusarium spp.，Conocybe 

spp.）相对丰度较高且病原真菌丰度相比野生型更

低[32]。总体而言，大部分植物物种的栽培和野生品

种之间细菌和真菌群落多样性具有显著差异。与栽

培品种相比，野生种具有更多样的根际微生物。然

而，也在向日葵的研究中观察到相反的结果[32]，这

说明需要对大量的植物品种进行分析。 

1.2  驯化过程中植物品种和基因型对共生微生物

关系的影响 

伴随驯化过程，作物会产生不同的植物-微生物

共进化结果，可能是有利的正向共进化，也可能不

利于现代栽培种的负向共进化。Hetrick 等[33]发现，

野生六倍体小麦品种较现代品种更能受益于菌根共

生。此外，在两种不同磷浓度（低磷和适量磷）处

理下，对 4 个玉米地方品种和 1 个现代杂交种对丛

枝菌根真菌（AMF，arbuscular mycorrhizal fungi）

的响应时发现，与现代杂交种相比，两个地方品种

更容易被 AMF 定殖，并在幼苗中获得更多的磷[34]。

Martín-Robles 等[35]测定了驯化对 27 种作物及其野

生型菌根响应性的影响，结果表明，栽培作物仅在

低磷条件下才能从菌根中获益，而野生种在高磷或

低磷条件下均可获益；在高磷条件下，栽培作物对

AMF 的响应显著降低，这可能是由于高产品种为增

加地上部的生物量，碳分配的改变引起的；作物根

部的碳量减少，从而降低与 AMF 的共生程度。在与

根瘤菌的共生关系中，Kiers 等[36]的研究发现，与老

品种相比，新品种大豆的种子产量较低，老品种中

有效根瘤菌占比更高。然而，驯化也可能选择更有

效的共生关系，根瘤菌接种后，栽培大豆根瘤菌共

生性能指标（组织质量、总根瘤菌数、总氮、总脲

积累）均优于野生大豆[37]。因此，同种植株也会因

为品种不同，而产生不同驯化结果。与野生型相比，

共生真菌（主要是球囊菌门 Glomeromycota）在栽

培型的向日葵根中被检测到的比例更大[32]。以马铃

薯为例，Weinert 等[38]对三个不同的马铃薯栽培种检

测到的 OTUs 发现其具有物种特异性，在不同土壤

检测到的 2 432 个 OTUs 中，65% OTUs 在栽培种根

际中均可发现，并且发现链霉菌具有品种特异性，

对栽培品种响应强烈；相似的品种特异性效应也出

现在马铃薯幼嫩植株的根际微生物群落中，在栽培

种中放线菌和变形杆菌是最丰富的类群，高淀粉品

种对 α-变形菌（Alphaproteobacteria）在各个生长阶

段均表现出积极的根际效应，而低淀粉块茎品种仅

在衰老阶段表现出这种效应[39]。 

1.3  驯化过程中植物品种和基因型对微生物组功

能的影响 

对玉米种际微生物的研究表明，从野生玉米驯

化为 10 个不同的现代栽培玉米品种的过程中，保留

的一个内生菌核心菌群可促进根系生长及根茎生物

量，同时具有分泌铁载体、抗生素类物质等多种与

促生相关的特性[40]。通过宏基因组对大麦根相关的

微生物组基因的潜在功能进行分析，发现存在大量

与宿主-病原体相互作用（Ⅲ型分泌系统 T3SS、毒

力调节、侵袭和细胞内抵抗），微生物-微生物相互

作用（VI 型分泌系统 T6SS），微生物-噬菌体相互作

用（转座元件、噬菌体整合）和养分活化相关的功
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能 基 因 [28] 。 栽 培 水 稻 的 根 际 微 生 物 对 病 原 菌

（Magnaporthe oryzae）的入侵更敏感，更容易受到

干扰。与栽培稻相比，入侵的病原菌在野生稻根际

的丰度明显较低，而有益菌和真菌的相对丰度较高。

在致病和非致病条件下，对水稻微生物组和根转录

组的分析发现，球囊菌门（Glomeromycota）有利于

促进野生稻中苯丙烷和木质素的合成，对抵抗稻瘟

病菌具有重要作用[41]。Leff 等[32]对野生型和栽培型

向日葵进行了研究，发现向日葵基因型对根际微生

物（细菌、真菌）群落多样性无影响。但是，野生

向日葵与栽培种根际真菌群落组成仍存在较大差

异，尤其是现代栽培向日葵品种的致病真菌相对丰

度较低。刘昭军等[42]从野生大豆分离出可降解大豆

化感物质的菌种，均可拮抗大豆立枯丝核菌，初步

认为可缓解大豆的连作障碍。Zachow 等[43]对野生型

和栽培型的甜菜根际可培养细菌进行分析，与驯化

甜菜相比，野生种根际土壤中对植物病原菌具有拮

抗作用的菌株比例较低。但经过培养基接种病原菌

离体培养发现，从野生甜菜根际分离的假单胞菌和

狭养单胞菌具有更强的抵抗病害特性。并且上述来

自野生甜菜的细菌更利于作物应对非生物（水分、

盐分、活性氧）胁迫。 

此外，研究表明，抗性育种会影响根际微生

物群落结构和功能，抗病品种较感病品种的根际

有益微生物的相对丰度更高 [44-47]。Mendes 等 [48]

对 菜 豆 的 不 同 抗 病 品 种 （ 抗 病 原 菌 Fusarium 

oxysporum）展开研究，网络分析表明在抗病品种

的根际，存在更为复杂和高度相连的细菌群落，

假 单 胞 菌 科 （ Pseudomonadaceae）、 芽 胞 杆 菌 科

（Bacillaceae）、橄榄枝科（Solibacteraceae）和噬

纤维菌科（Cytophagaceae）丰富度更高，对于属

水平的微生物群落分析显示假单胞菌属和芽孢杆

菌属更为活跃。随后，通过宏基因组对其功能进

行探究，抗病品种根际菌群富含与蛋白分泌系统、

抗真菌物质非那嗪和鼠李糖醇类生物合成等相关

的功能基因。宏转录组对此现象进行进一步的机

制解析表明，抗病品种的微生物组中，与营养代

谢、运动性、趋化性以及抗真菌化合物非那嗪和

大肠杆菌素 V 的生物合成相关的基因表达显著提

高。证实抗病品种的根际土壤富含有益菌群，帮

助植物抵御病原体 [49]。因此，作者认为育种中抗

性的培育无意中选择了有益的根际菌群结构和功

能，使特定根际活性的细菌类群丰度增加，提供

对根系真菌感染相应的保护 [46]。  

上述研究表明，驯化过程中产生的多种基因型，

不仅影响微生物群落结构，同时对微生物-植物之间

的共生关系以及微生物组的功能，也产生影响。细

菌丰度的变化在不同类型的植物中规律不同（表 1），

真菌与植物联系更紧密，更易受驯化作用的影响

（表 2）。高产量基因型作物弱化了与绝大多数微生

物的共生关系。野生植物根际微生物群落有利于维

持植物的正常生长，尤其在抗病、养分活化方面效

用突出。然而抗性育种得到的抗病植株可能无意选

择了更多的有益微生物，从而进一步提高自身的抗

病能力。因此在驯化过程中，需要进一步解析作物

类型、基因型与根际微生物组的互作机理，为以微

生物组为指导的育种提供理论依据，达到增产、提

质、减肥的效果。 

表 1  不同种类作物驯化中招募细菌类型差异 

Table 1  Species of bacteria attracted by the plant during domestication relative to species of the plant 

寄主种类 

Host species 

寄主名称 

Host common name 

寄主科属 

Host family 

驯化阶段 

Host type 

寄生位置 

Tissue type

细菌分类等级

Taxonomic 

level of bacteria

高丰度种类 

Most common 

bacteria 

参考文献

References

Hordeum vulgare 

ssp. vulgare 

大麦 

Barley 

禾本科 

Poaceae 

栽培品种 

Domestication

根内 

Root 

门 

Phylum 

Chloroflex 

Actinobacteria 
[28] 

Hordeum vulgare 

ssp. vulgare 

大麦 

Barley 

禾本科 

Poaceae 

栽培品种 

Domestication

根际 

Rhizosphere

门 

Phylum 

Actinobacteria 

Proteobacteria 
[28] 

Hordeum vulgare 

ssp. spontaneum 

大麦 

Barley 

禾本科 

Poaceae 

野生品种 

Wild 

根内 

Root 

门 

Phylum 
Proteobacteria [28] 
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续表 

寄主种类 

Host species 

寄主名称 

Host common name 

寄主科属 

Host family

驯化阶段 

Host type 

寄生位置 

Tissue type

细菌分类等级 

Taxonomic 

level of bacteria 

高丰度种类 

Most common 

bacteria 

参考文献

References

Hordeum vulgare 

ssp. spontaneum 

大麦 

Barley 

禾本科 

Poaceae 

野生品种 

Wild 

根际 

Rhizosphere

门 

Phylum 
Bacteroidetes [28] 

Hordeum vulgare 

ssp. vulgare 

大麦 

Barley 

禾本科 

Poaceae 

地方品种 

Landrace 

根内 

Root 

门 

Phylum 
Bacteroidetes [28] 

Hordeum vulgare 

ssp. vulgare 

大麦 

Barley 

禾本科 

Poaceae 

地方品种 

Landrace 

根际 

Rhizosphere

门 

Phylum 
Proteobacteria [28] 

Triticum 

aestivum 

面包小麦 

Bread wheat 

禾本科 

Poaceae 

栽培品种 

Domestication

种内 

Seed 

科 

Family 

Comamonadaceae 

Oxalobacteraceae 

Enterobacteriaceae

[27] 

Triticum 

aestivum 

面包小麦 

Bread wheat 

禾本科 

Poaceae 

栽培品种 

Domestication

根内 

Root 

科 

Family 

Enterobacteriaceae

Pseudomonadaceae

Oxalobacteraceae 

Paenibacillaceae 

[27] 

Triticum 

dicoccoides 

小麦 

Wheat 

禾本科 

Poaceae 

野生品种 

Wild 

种内 

Seed 

科 

Family 

Halomonadaceae 

Vibrionaceae 
[27] 

Triticum 

dicoccoides 

小麦 

Wheat 

禾本科 

Poaceae 

野生品种 

Wild 

根内 

Root 

科 

Family 

Comamonadaceae 

Halomonadaceae 

Vibrionaceae 

[27] 

Triticum 

boeoticum 

小麦 

Wheat 

禾本科 

Poaceae 

野生品种 

Wild 

种内 

Seed 

科 

Family 

Halomonadaceae 

Vibrionaceae 

Bacillaceae 

[27] 

Triticum 

urartu 

小麦 

Wheat 

禾本科 

Poaceae 

野生品种 

Wild 

种内 

Seed 

科 

Family 

Halomonadaceae 

Vibrionaceae 

Bacillaceae 

[27] 

Glycine max L. 
大豆 

Soybean 

豆科 

Fabaceae 

栽培品种 

Domestication

根际 

Rhizosphere

门 

Phylum 

Bacteroides 

Proteobacteria 

Firmicutes 

[29] 

Glycine soja 

Sieb. et Zucc 

大豆 

Soybean 

豆科 

Fabaceae 

野生品种 

Wild 

根际 

Rhizosphere

门 

Phylum 

Acidobacteria 

Chloroflexi 

Gemmatimonadetes

[29] 

Phaseolus vulgaris 
菜豆 

Common bean 

豆科 

Fabaceae 

栽培品种 

Domestication

根际 

Rhizosphere

门 

Phylum 
Actinobacteria [30] 

Phaseolus vulgaris 
菜豆 

Common bean 

豆科 

Fabaceae 

野生品种 

Wild 

根际 

Rhizosphere

门 

Phylum 

Bacteroidetes 

Verrucomicrobia 
[30] 
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表 2  不同种类植物驯化中招募真菌类型差异 

Table 2  Species of fungi attracted by the plant during domestication relative to species of the plant 

寄主 

种类 

Host species 

寄主 

名称 

Host common 

name 

寄主 

科属 

Host family 

驯化 

阶段 

Host type 

寄生 

位置 

Tissue type

真菌分类 

等级 

Taxonomic 

level of fungi

高丰度 

种类 

Most 

Common fungi 

参考 

文献 

References

Oryza 
水稻 

Rice 

禾本科 

Poaceae 

栽培品种 

Domestication

种内 

Seed 

属 

Genus 

Moesziomyces 

Fusariam 
[26] 

Oryza 
水稻 

Rice 

禾本科 

Poaceae 

野生品种 

Domestication

种内 

Seed 

属 

Genus 

Curvularia 

Alernaria 

Gaeumannomyces 

[26] 

Triticum 

aestivum 

面包小麦 

Bread wheat 

禾本科 

Poaceae 

栽培品种 

Domestication

种内 

Seed 

科 

Family 

Pleosporales_ 

Mycosphaerellaceae 

Cladosporiaceae 

[27] 

Triticum 

aestivum 

面包小麦 

Bread wheat 

禾本科 

Poaceae 

栽培品种 

Domestication

根内 

Root 

科 

Family 

Pleosporales  

Aureobasidiaceae 
[27] 

Triticum 

dicoccoides 

小麦 

Wheat 

禾本科 

Poaceae 

野生品种 

Wild 

种内 

Seed 

科 

Family 

Pleosporaceae 

Mycosphaerellaceae 

Saccharomycetaceae 

Aspergillaceae 

[27] 

Triticum 

dicoccoides 

小麦 

Wheat 

禾本科 

Poaceae 

野生品种 

Wild 

根内 

Rhizosphere

科 

Family 

Pleosporaceae 

Phaffomycetaceae 
[27] 

Triticum 

boeoticum 

小麦 

Wheat 

禾本科 

Poaceae 

野生品种 

Wild 

种内 

Seed 

科 

Family 

Trichosphaeriaceae 

Pleosporaceae 

Chaetomiaceae 

Cladosporiaceae 

[27] 

Triticum 

urartu 

小麦 

Wheat 

禾本科 

Poaceae 

野生品种 

Wild 

种内 

Seed 

科 

Family 

Trichosphaeriaceae 

Chaetomiaceae 
[27] 

Helianthus 

annuus 

向日葵 

Sunflower 

菊科 

Asteraceae 

栽培品种 

Domestication

根际 

Rhizosphere

属 

Genus 

Unclassified Pleosporales, 

Preussia spp. 

Unclassified 

Thelebolaceae, 

Fusarium spp. 

Conocybe spp. 

[32] 

Helianthus 

annuus 

向日葵 

Sunflower 

菊科 

Asteraceae 

野生品种 

Wild 

根际 

Rhizosphere

属 

Genus 

Chaetomiaceae 

Mortierella spp. 

Olpidium 

[32] 
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2  驯化中根外代谢产物与微生物组的

联系 

由于驯化，野生植物产生重大遗传变化、生存

环境变化，影响了根外代谢产物（根系分泌物和挥

发性有机化合物），进而对微生物群落产生重要影

响 [4， 50-52]。而不同驯化程度下有机化合物产量的差

异可能是生长速率与生物和非生物胁迫防御之间权

衡的结果[53]。 

首先，驯化作用对根系分泌物的影响导致细菌、

真菌重要的碳源发生改变，其中含有驱赶病菌或者

吸引有益菌的物质[52]，如蔗糖代谢对微生物细胞的

生长、基因表达调控、应激反应和信号通路有直接

和间接的影响[54]。根系分泌物可通过农业生态系统

的选择或直接的人为干预而得到大幅度的改变。以

小麦为例，在无菌砂培养的野生二粒小麦中果糖含

量高，而栽培型硬粒小麦根际代谢产物中最丰富的

是甘露醇和山梨醇[50]。而根代谢物的改变，可能是

决定微生物组组装的重要因素[55]。与植物的共同进

化驱动了微生物基因组的进化，与土壤中提取的枯

草芽孢杆菌菌群相比，根际枯草芽孢杆菌菌群的核

心基因组中，与中间代谢和次生代谢产物生物合成

相关的基因更为丰富，显示出对根系分泌物的积极

响应；同时，根际芽孢杆菌的核心基因组中，具有

更多可利用源于植物多糖和合成抗生素的特异性

基因 [56]。 

其次，驯化影响到植物共生信号。如作物通过

释放独脚金内酯来启动菌根的定殖[57]，从而影响了

与植物共生的微生物群落。对于植物和固氮菌之间

的共生关系而言，寄主植物根系通过分泌黄酮类化

合物，激活负责结瘤过程的根瘤菌基因[58]，进而吸

引根瘤菌[59]。而通过研究豌豆、蚕豆和鹰嘴豆发现，

驯化降低了豆科植物与许多根瘤菌种群相联系的能

力，导致与相关野生物种相比，共生根瘤菌的多样

性降低[60]。然而，其他研究发现，在驯化品种中菌

根的定殖能力并不一定低，如玉米[61]，新品种较野

生型对菌根反应更敏感[62]。这说明了驯化过程中根

系分泌物的改变，不一定会造成不利影响，还需要

针对不同作物进行研究。因此，驯化过程中共生关

系破坏可能是有害的，也可能是对植物性能的适应，

主要取决于当地条件[25]。 

同时，驯化导致作物对虫害抵抗力下降。化学

防御是植物防御食草昆虫的重要机制，研究发现，

与野生型相比，栽培型作物通常对昆虫的抵抗力更

低，包括玉米、蔓越莓和羽扇豆[63-65]。这可能是由

于育种过程直接选择去除具有保护性但是不受欢

迎的食物特性，如苦味、毒性、韧性或多毛，也可

能因为增产所采取的育种措施，导致防御机制的丢

失[66-67]。Chen 等[68]也强调，与野生植物相比，驯化

导致栽培植物挥发性物质释放减少，影响对天敌的

吸引力。如野生型欧洲玉米可释放倍半萜烯（E）-β-

石竹烯，吸引一种昆虫病原线虫，该线虫以甲虫幼

虫为食，从而减轻虫害。然而，大多数北美玉米品

种不会释放该化学信号，因此更容易受到甲虫攻击；

这种特性可能在育种过程中丢失[69]。 

植物的野生种提供了巨大的遗传材料和信息来

源。与现代栽培种相比，野生种的根外代谢物的数

量和组成可能有所不同，并具有整合至现代育种中

的理想特性（如抗虫害、增强共生能力等）。利用上

述特征，为提高农业产量、减少环境影响特别是减

少对农药和肥料的依赖、提高农业可持续性发展提

供了可能性。 

3  驯化中土壤生境对微生物组的影响 

微生物群落在根际的聚集受非生物和生物因素

的控制。即便作物驯化带来了对根际微生物组的特

定选择能力，但生态环境制约其最终结构形成。一般

地，野生生境通常蕴含着独特的微生物功能类群[70]。

诸多研究表明，土壤对根际细菌和菌根真菌群落的

聚集有显著的影响。土壤理化性质是影响细菌群落

组成的重要因素之一[71-73]。向日葵根际真菌群落组

成与驯化程度有关，这可能是由驯化对土壤特性的

间接影响、通过根系性状的差异所驱动的[32]。Chang

等[72]认为大豆根际真菌群落的多样性和结构主要受

土壤类型影响而不是大豆的品种，驯化导致野生大

豆和栽培大豆招募到不同的根际真菌。类球囊霉菌

（Paraglomus）在仅有野生大豆生长的黑土中丰度最

高，根内球囊霉（Rhizophagus）、镰胞菌（Fusarium）

则是红壤显著聚集，丝核菌（Ascorhizoctoni）在盐

碱土相对丰度最高。同时，与自然生态系统相比，

农业土壤中 AMF 的多样性和丰度较低[74]。土壤对

草莓根际菌根定殖程度和 AMF 组装结构有显著影
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响，不同土壤中 AMF 定殖根长不同，在未经过化肥

农药处理过的耕作土壤中，AMF 定殖根长更长，且

以无梗囊霉（Acaulospora scrobiculata、Acaulospora 

laevis、Acaulospora undulata）居多，而不同草莓品

种间无明显差异[75]。目前为止，诸多研究均指出在

栽培作物中微生物多样性较低，生长在原生土壤中

的植株具有更多样化的根际群落[76]。Coleman-Derr

等[76]发现栽培龙舌兰的根际和根内生细菌和真菌多

样性低于原生环境龙舌兰（Agave salmiana）和沙漠

龙舌兰（Agave deserti）。Zachow 等[43]发现与现代栽

培品种相比，在自然生境采集的原生土壤中，野生

甜菜具有更多样化的根际微生物群落，仅在原生土

壤 培 养 的 植 物 根 际 中 才 能 检 测 到 酸 性 细 菌 门

（Acidobacteria）、绿弯菌门（Chloroflexi）和浮霉菌

门（Planctomycetes）；并且通过试验证明野生型作

物及原生土壤分离出的微生物群落具有抗菌活性，

可保护寄主抵御胁迫（如假单胞菌和狭养单胞菌）。

Cassman 等[77]研究也发现了向日葵和真菌群落组成

之间的重要关系：在肥沃的土壤中，植物与真菌群

落较与细菌群落的联系更紧密。通过上述研究可发

现，驯化过程中的土壤因素改变会影响作物微生物

群落结构，原生土壤生境具有更多样和独特的微生

物组成。如何利用这些“丢失的微生物和性状”，以

充分发挥野生植物中的有益微生物功能有待进一步

研究。 

4  结论与展望 

驯化过程中植物种类和基因型影响了根际微生

物组的组成。细菌丰富度的差异主要体现在拟杆菌、

放线菌、厚壁菌、变形菌、酸性细菌等种类。栽培

作物中，由于人为提供大量养分，导致富营养性微

生物富集；同时，驯化对于共生关系（根瘤菌、菌

根真菌等）影响较大，共生作用的改变会因作物种

类不同而产生不同的驯化结果。在禾本科作物中，

栽培种与微生物的共生作用明显减弱，而豆科栽培

种的共生能力反而有所改善。目前大部分的研究表

明，驯化导致了根际微生物群落多样性的降低，但

也有反例，因此，尚需对大量植物品种进行挖掘分

析。根际微生物群落不同，其潜在功能也受到影响，

根据对野生型和栽培型的微生物功能分析，保存下

的种内菌群对作物-微生物共进化具有重要作用。在 

野生型根际发现很多有益微生物，具有抵御病原菌、

活化养分的作用；而抗性育种无意中选择的有益微

生物，对根系提供了保护作用，抗病品种中的有益

菌属与野生植物根际菌群出现重叠，如芽孢杆菌等

菌属，因此，需要进一步挖掘野生植物根际富集的

有益菌及其功能。 

其次，根外代谢物在驯化过程中的改变，影响

了微生物的养分供应，减弱了作物的化学防御能力。

第三，植物微生物群落的组成离不开土壤环境的贡

献，相对于农田土壤，原生土壤生境具有更多样和

独特的微生物组成。因此，驯化过程中的微生物组

结构和功能是由植物种类基因型、根外代谢物、土

壤生境等多因素作用的结果。在自然系统中，植物

从有益微生物的共生关系中获取的资源较投入要

多；但在农业系统中，由于植物可从土壤和肥料中

容易地获得养分资源，减少了植物从微生物共生体

中获得养分的依赖[25]。因此，农业措施（如耕作、

作物轮作或对土壤施用化学物质等）造成有益微生

物减少，抑制共生或减弱共生关系。由于共生微生

物丰度降低，植物从共生中获益有限，植物便会弱

化从共生关系中获取资源，从而导致了弱共生作物

基因型的进化[78]。 

迄今为止，植物驯化微生物组的大部分研究停

留在对微生物种群类别的分析与描述。这些研究利

用细菌 16S rRNA 和真菌 18S rRNA 或内部转录间隔

区（ITS）区域的高通量测序进行分析。在此类实验

中，微生物群落分析主要集中在植物驯化下微生物

分类组成的潜在变化上，而对于野生种和驯化品种

之间的微生物组的功能装配及其产生的特征和机理

的探索尚很有限。少数研究通过宏基因组和宏转录

组学分析，揭示了微生物组与宿主相互作用的功能

基因类别和潜能。在未来的研究中，应更加重视微

生物组的代谢途径等功能，以目标性状作为研究目

标，利用基因编辑及微生物组学等技术深入理解驯

化过程中菌植互作，以阐明驯化中植物-微生物组互

作的机理，对现代作物抗病增产特性进行改良，制

定合理的、基于微生物组改良的植物和土壤策略，

以提高农田系统的生产力与可持续性，实现农业绿

色发展。因此未来的研究重点和方向包括：（1）在

驯化过程中和原生土壤生境中，丢失的微生物是否

构成植物微生物组结构和功能的重要组成部分有待

探讨；同时，结合培养组和组学的手段，解析微生 
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物组的性状和功能。（2）需要对微生物群落组装和

适应性机理深入探究，充分理解驯化中微生物组对

植物性状的影响；阐明驯化过程中植物和微生物组

共进化的关系，以解析植物和微生物组的互作特征。

（3）需要更全面地研究种子相关微生物组的组成、

稳定性和可遗传性，从而理解种际微生物短期和长

期的动态和协同适应性。（4）由于土壤环境的异质

性和复杂性，根外代谢产物的原位检测和研究仍处

于起步阶段，未来应注重探索土壤原位检测根外代

谢产物的方法和途径。 
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