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摘 要：健康土壤是保障粮食安全的基础，是实现农业绿色发展的核心支撑。然而，当前集约化农业生产

主要以作物产量提升为目标，过分依赖高产品种和外源化肥、农药等投入品，忽视了作物和田间管理措施

对土壤健康的影响，造成土壤退化，对作物产量和农产品品质产生负面影响。借鉴生态学研究中的“植物

-土壤反馈”理论，本文提出以土壤健康培育为核心的协同提升耕地质量和作物产能的系统化研究新范式。

未来的可持续农业亟需构建基于植物-土壤反馈的系统化思路和解决方案，将地上作物管理和地下土壤过

程紧密结合。通过深入解析土壤生态系统各组分之间的互馈作用机制，发展基于植物-土壤正向反馈的土

壤健康管理技术，促进产能与土壤其他多功能性的协同。具体反映在个体水平上，借助现代分子育种与功

能基因组学手段，定向改良植物的根系形态、分泌物组成和信号传导特性等，精准招募有益微生物、抑制

病原菌，发挥级联放大效应，强化正反馈，减少负反馈。在田间管理上，通过作物-微生物协同育种、优

化养分管理、保护性耕作和多样化种植等综合措施，促进作物-土壤之间的有益互作，减少外部投入，提

高系统的内在效率，实现产量提升与土壤健康的协同提升。 
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Abstract: A healthy soil is the foundation for ensuring food security and serves as a core pillar for achieving 

agricultural green development. However, current intensive agricultural systems are primarily focused on 

maximizing crop yields, relying heavily on high-yielding crop varieties and external inputs such as synthetic 

fertilizers and pesticides. This overreliance often overlooks the impact of crops and field management practices on 
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soil health, leading to various forms of soil degradation that negatively affect crop productivity and food quality. 

Drawing on the ecological concept of plant-soil feedback (PSF), this paper proposes a new systematic research 

paradigm that places soil health as the key to the co-improvement of farmland quality and crop productivity. Future 

sustainable agriculture urgently requires the development of system-based strategies and solutions grounded in PSF 

theory, integrating aboveground crop management with belowground soil processes in a tightly coupled manner. By 

elucidating the reciprocal interactions among different components of the soil ecosystem, we can develop soil health 

management technologies based on positive plant-soil feedback, thereby enhancing the synergy between 

productivity and other soil multifunctionalities. Specifically, at the individual plant level, modern molecular breeding 

and functional genomics can be leveraged to modify root architecture, root exudate composition, and signal 

transduction properties in a targeted way. This enables the precise recruitment of beneficial microbes and suppression 

of pathogens, triggering cascade amplification effects that reinforce positive feedback loops and mitigate negative 

ones. At the field management level, integrated strategies such as crop-microbiome holobiont breeding, optimized 

nutrient management, conservation tillage, and diversified cropping systems can promote beneficial interactions 

between crops and soils. These approaches reduce dependence on external inputs, improve internal system efficiency, 

and ultimately achieve the co-enhancement of crop yield and soil health. 

Key words: Plant-soil feedback; Soil health; High crop yield; Agricultural green development 

耕地是粮食生产的“命根子”，是国家粮食安全的根本保障。作为拥有 14 亿人口的大

国，我国农业的可持续发展不仅关乎国内民生福祉，更承载着保障全球近1/5人口粮食安全

的重大使命。据统计，我国粮食产量连续 10 年稳定在 1.3 万亿斤以上，2024 年突破 1.4 万

亿斤[1]，但这些巨大成就背后是长期高强度的集约化管理与资源投入。在生产实践中，为

了追求高产，往往选用少数高产品种，且连年种植，并过度依赖外源投入维持产量。我国

化肥消费量占世界消费总量的 1/3，单位面积化肥施用量约为美国的 3 倍，而小麦、玉米和

水稻等主要粮食作物的化肥产出率仅为美国的 84.2%、57.3% 和 82.5%[2] 。此外，我国，三

大主要粮食作物每年因病虫害导致的减产达 20%~30%[3]，导致农药施用量是世界平均水平

的 2.5 倍[4]。长期“高投入、高产出”的农业集约化导致我国耕地质量持续下降，中低产田

占比达到 68.76%[5]，土壤有机质含量低、酸化、次生盐碱化、微生物多样性下降、病虫害

频发等土壤健康问题突出，严重制约耕地产能进一步提升。同时，集约化管理造成水体富

营养化、土壤重金属污染、温室气体排放等系列环境问题，对农产品质量安全产生负面影

响。因此，如何平衡耕地质量与产能提升和生态环境保护之间的矛盾，构建高效、低碳、

可持续的绿色增产模式，已成为我国亟待破解的难题，也是全球集约化农业可持续发展的

普遍限制因素。 
土壤是一个涉及物理、化学、生物学等多组分互作、多过程耦合的复杂生态系统，土

壤多功能的发挥程度决定了土壤健康状况，进而影响耕地产能的可持续性[6]。然而，目前

农田生态系统中的大多数研究仅仅聚焦于土壤的单一组分或单一过程对作物生长的影响，

导致对植物-土壤-微生物多组分之间的互作过程和机制阐述不清，缺乏对土壤功能的整体

认知。在生产实践上，目前基于高产的集约化管理模式，更加关注土壤对作物生长和产量

的贡献，几乎不考虑作物和管理措施对土壤过程和土壤多功能的反向影响，导致土壤内在

响应被忽略。这些问题导致我国耕地基础地力对粮食产量的贡献率仅为 45.7%~60.2%，较

国际先进水平低 20~30 个百分点[7]。可见，当前集约化农业长期忽视了土壤健康状况，导

致土壤生态系统失衡，土壤生态功能，包括养分周转、固碳减排、生物多样性等，难以发

挥，各功能间缺乏协同，严重威胁耕地质量和农业绿色发展。 
植物-土壤反馈是近年来生态学研究中一个重要理论，其本质是植物与其所处土壤环境

之间的动态双向调控过程，涉及植物对土壤环境的“改造”，以及土壤性质变化如何反馈调
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节植物自身或其他植物的生长和群落结构的过程[8]。该理论将植物-土壤-微生物作为一个整

体来研究，能够反映植物、土壤和微生物之间复杂交互作用的总体效应，在解释植物群落

稳定性、物种演替、生态系统多样性和生产力等方面发挥着关键作用[9]。自然生态系统地

上-地下各组分之间高度耦合且复杂的互作关系，是维持系统稳定性与生态系统多功能性的

关键。相比之下，农田生态系统受到人类管理影响，依赖外源投入以维持生产力，造成地

上-地下互作过程的解耦联。本文将植物-土壤反馈理论引入农田生态系统，指出未来农业

绿色转型亟需借鉴自然生态系统，深入解析植物-土壤-微生物的互馈作用机制，发展基于

植物-土壤正向反馈的系统化研究新范式。 

1 植物-土壤反馈定义及健康土壤培育思路 

植物选择并改变土壤生物和非生物特性，而这些变化反过来又会影响该植物自身、邻

近植物，或后续植物物种的生长表现，称为植物-土壤反馈[7-8]。通常情况下，如果植物在

同种植物驯化的土壤中生长得比在异种植物土壤中差，称为负向植物-土壤反馈；相反，如

果植物在同种植物驯化土壤中表现更好，则被称为正向植物-土壤反馈（图 1）。植物-土壤

反馈的理念最早源于农田生态系统。长期单一化种植导致的连作障碍引起作物减产是典型

的土壤负反馈效应，而轮作是常见的克服连作负反馈的措施。我国古代农书《齐民要术》

中，就有“谷田必须岁易”“麻欲得良田，不用故墟”的记载。近年来，该理念被生态学家

发展并应用于自然生态系统。由于不受人为干扰和管理的影响，植物-土壤反馈效应主要关

注植物和微生物（包括病原菌、有益菌以及腐生菌等）之间的互作过程[9]。宿主植物引起

土壤微生物群落的变化，当有害微生物的抑制效应大于有益微生物的促进效应时，表现为

负反馈效应；反之，则会形成正反馈效应[10]。在自然生态系统中，植物-土壤反馈被广泛用

于解释植物群落动态过程，如物种共存、生物入侵和群落演替等基础生态学问题[11-13]。例

如，负反馈效应被认为在维持植物物种共存中发挥着重要作用，主要是由于宿主专一性病

原菌的积累减弱了优势植物的竞争优势，从而保证其他物种的共存[10] 。相比外来物种，本

地物种更容易积累病原菌而产生负反馈效应，而外来物种则受影响较小，因此容易获得竞

争优势而形成生物入侵[11-12]。此外，研究发现，早期演替植物生长速度较快，容易受到病

原菌的影响，通常呈现负反馈效应，而晚期演替植物则倾向于与丛枝菌根真菌（AMF）等

有益微生物结合，呈现正反馈效应[13]，表明植物-土壤反馈在驱动植物群落演替中发挥重要

作用。 
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注：“α”和“β”分别代表植物 A和 B 驯化形成的土壤微生物群落，“αA”和“βB”分别代表“α”和“β”对宿主本身生长

的影响，为直接反馈效应；“βA”和 “αB”分别代表“β”和“α”对植物 A 和 B 生长的影响，为间接反馈效应。直接和间接反

馈效应之和为两种植物整体的净反馈效应，计算公式为：αA - αB - βA + βB。Note: “α”和“β” represent the soil microbial 

communities conditioned by plants A and B, respectively. “αA”和“βB” indicate the effects of “α” and “β” on the growth of their 

respective host plants, representing direct feedback effects. “βA” and “αB” indicate the effects of “β” and “α” on the growth of 

plants A and B, representing indirect feedback effects. The sum of the direct and indirect feedback effects constitutes the overall 

net feedback effect between the two plant species, calculated as: αA - αB - βA + βB. 

图 1 植物-土壤反馈定义与定量化评价 

Fig. 1 Definition and quantification of plant-soil feedback 

相比而言，在农田生态系统中，集约化农业过分追求高产，向土壤中投入大量化肥、

农药等化学品，导致植物-土壤系统互作解耦，土壤生态系统失衡[14]，造成土壤负反馈效应

加大，正反馈效应减少，即土壤健康状况不断恶化，成为限制耕地产能进一步提升的关键

因素。土壤健康有狭义和广义的定义，前者多指土壤生物健康，尤其是土壤中病原菌数量

的多少对植物健康的影响；后者强调土壤多功能性，反映的是土壤作为一个重要的生命系

统，在其生态系统和土地使用边界范围内，以维持动植物生产力，维持或改善水和空气质

量，并促进动植物和人体健康的能力[15]。可见，两种定义在本质上均突出了土壤的生物要

素，核心是维持土壤的生命力与活性，强调了土壤不仅具有生产功能，还具有环境属性和

生态属性等多功能性[6]。植物-土壤反馈在支撑多功能性发挥方面发挥着核心作用。植物通

过根系分泌物和凋落物输入调控土壤微生物群落及其功能，进而影响养分循环、病原菌抑

制和有益共生关系的建立。这些生物过程不仅决定了作物生长与健康，还影响碳氮循环、

水分保持和污染物降解等关键生态功能[16]。可见，反馈是植物-土壤互作的系统反应，农田

管理措施可正向或负向影响植物-土壤之间的反馈关系[17]。因此，正反馈或负反馈过程直接

塑造了土壤健康的状态，并决定其在生产力、环境质量和生态服务等多功能维度上的表现。

换言之，植物-土壤反馈机制是推动土壤多功能性实现与土壤健康提升的重要生物学纽带。 
植物-土壤反馈突破了目前集约化农田系统基于作物导向或者土壤导向的单向研究范式，

反映了作物和农田管理对土壤的长期效应，以及土壤性状的改变对作物生产的系统影响。

正向反馈表明土壤越来越健康，作物产量提高；负向反馈表明土壤健康恶化，产量下降。

因此，植物-土壤反馈是一种系统化的研究范式，强调地上-地下耦合增效，提高资源利用

效率，实现增产增效协同。植物-土壤反馈正向调控的最终目标是实现作物高产与土壤健康

的协同，即“地越种越好”，其核心是通过植物-土壤-微生物互作提高土壤内在效率，尤其

是发挥地上和地下以及生物网络的互作效应，通过解析植物-根际-土壤生物互作的反馈机

制，明确驱动反馈效应的关键因子与土壤健康的内在关联，建立以正反馈效应为目标的土

壤健康决策系统和管理技术，发展土壤健康与作物高产协同的长效可持续管理模式。  

2 植物-土壤反馈机制创新 

植物-土壤反馈理论的核心是通过强化植物-根际-土壤生物的互作，减少对外部的依赖

性，并促进土壤健康的整体提升。植物通过分泌有机物和信号分子塑造微生物群落，而微

生物则通过固氮、溶磷、产铁载体、分泌激素或抗生素等方式，不仅促进植物营养获取、

生长发育与抗逆性[18]，还改善土壤有机质积累、养分循环效率和生物多样性。植物-微生物

互作既能增强植株个体健康与产量，又能提升土壤的抑病能力、结构稳定性和生态韧性，

在农田生态系统养分循环、病害防控和农业可持续发展中发挥关键作用[19]。因此，植物-土
壤正向反馈的关键是充分发挥根际生命共同体在维持和塑造土壤健康中的作用[20]，深入理
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解植物-微生物间、微生物-微生物间物质、能量和信息流动的互作过程和机制，并在此基

础上优化田间管理措施，定向调控土壤多功能。近年来，植物分子生物学和微生物组学的

发展，极大地推动了植物-微生物互作在功能代谢水平的研究，通过挖掘植物功能性状（如

根系分泌物、信号和基因）来招募有益微生物或抑制有害微生物，实现植物基因组与微生

物基因组耦联互作。尤其是理解有益微生物-病原菌-腐生菌组成的生物网络互作关系，发

挥土壤生物学潜力，强化生态功能，从而在降低外部投入的同时，全面提升农田系统的内

在效率与健康水平（图 2）。 

 
注：括号中的+和-分别表示正向和负向相互作用。Note: The plus and minus signs in parentheses indicate positive and 

negative interactions, respectively. 

图 2 植株个体层面植物-土壤反馈机制（修改自 Wang 等[17]） 

Fig. 2 Plant-soil feedback mechanisms at the individual plant level (Modified from Wang et al.[17]) 

2.1 调控植物功能性状强化根际微生物与土壤功能 
根际有益微生物在促进植物生长和健康方面发挥重要作用，包括增强养分有效性、调

节激素合成以及提高植物抗逆能力等[21-22]。最新研究表明，植物的分子信号物质在塑造这

些微生物方面发挥重要作用，例如，类黄酮促进根瘤菌共生[23]，不仅改善植物氮素营养，

也有助于提高土壤氮素库的生物可利用性；槲皮素和独脚金内酯影响AMF定殖[19]，可增强

土壤磷素活化与团聚体稳定性；香豆素等通过激活微生物功能促进铁元素的吸收利用[24]。

此外，植物基因组也影响根际微生物群落组装与构建。例如，苜蓿皮层中启动细胞分裂和

根瘤菌侵染的同源基因SHR-SCR干细胞分子模块[25]，是豆科植物结瘤固氮的关键基因，对

其进行改造和挖掘，有助于提高非豆科植物的固氮潜力，增强土壤氮素周转能力。籼稻比

粳稻具有更高的氮素利用效率，这可能与硝酸盐转运蛋白 NRT1.1B 参与招募有机氮矿化相

关细菌有关，对相关功能基因进行定向改造，将进一步强化稻田氮循环与土壤肥力提升[26]。

另一个例子是以磷饥饿响应为核心的调控网络，通过 P1BS 顺式元件调控与 AMF 共生相关
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的基因表达，而 SPX 结构域蛋白则抑制这些基因并阻止菌根真菌的侵染[27]，为通过基因调

控促进土壤磷素活化提供了可能。在高粱中发现植物铁载体（TOM1）也是潜在的调控靶

标，其缺失会增加放线菌的相对丰度，提高植物的抗旱能力[28]。因此，上述植物功能性状

的挖掘不仅有助于强化作物与根际有益微生物的相互作用，也为改善土壤养分循环、微生

物多样性和生态韧性提供了新的分子靶点。 
在农业生产中，病虫害导致的负反馈作用是作物减产的重要方面[3]。病菌侵染植物后，

宿主通过识别微生物相关分子模式（MAMPs），激活诱导系统抗性反应[29]，进而合成多种

防御化合物，如植保素（camalexin）[30]、吲哚硫代葡萄糖苷（indolic glucosinolates）等[31]。

遗传筛选揭示了多种抗病关键通路，例如受体蛋白激酶 FERONIA 突变可降低病原菌入侵

后植株根内活性氧的表达水平，有利于富集假单胞菌等有益微生物 [32]。玉米根系释放的苯

并噁嗪类化合物（benzoxazinoids）通过改变根际微生物，提高茉莉酸依赖的系统防御性信

号，从而增强玉米对草地贪夜蛾（Spodoptera frugiperda）的防御能力[33]；黄瓜根系通过分

泌苏糖酸（threonic acid）与赖氨酸（lysine）招募芽孢杆菌（Bacillus）和鞘氨醇单胞菌

（Sphingomonas），提高活性氧水平抑制尖孢镰刀菌（Fusarium oxysporum）的侵染[34]。可

见在遭受病虫害侵袭时，通过挖掘作物抗性基因或根系分泌物，招募抑病型有益微生物提

高其抗病能力，有助于实现对有害微生物的靶向消减。 
2.2 功能微生物潜力挖掘与健康土壤培育 

功能微生物资源库的建设、基因资源挖掘，微生物肥料、生物农药、微生物菌剂等产

品的开发，是农业与生物技术融合的前沿方向。功能微生物的靶向筛选与应用不仅可促进

作物生长，提高作物抗逆能力，还可减少外源投入，提升土壤健康水平。例如，在抗病方

面，对抑病型微生物的开发和利用被看作是替代化学农药的绿色方案。许多生防菌株，例

如芽孢杆菌和假单胞菌，可合成多种抗菌代谢物，包括吩嗪、硝吡咯菌素、2，4-二乙酰间

苯三酚、藤黄绿脓菌素、烟酰胺及张力蛋白等[35]。这些化合物多由非核糖体肽合成酶

（NRPSs）和聚酮合酶（PKSs）介导合成。因此，NRPS 和 PKS 基因高表达的菌株通常表

现出更强的抑病能力[37-38]。此外，铁作为微量元素，对微生物也是一种稀缺资源。铁载体

分泌型微生物可通过竞争铁元素限制病原菌对铁的吸收利用，从而抑制病菌生长[36-37]。而

且，病害的发生与作物不同时期根际细菌群落结构和功能特性密切相关，作物苗期细菌群

落的差异能够决定作物生长后期的发病情况[38]，因此，作物生长早期通过种子包衣或幼苗

期接种生防菌群可能是病害防控的有效策略，也有助于在生长季早期建立健康的土壤微生

态。 
在非生物胁迫方面，干旱胁迫促使高粱根际富集更多革兰氏阳性细菌，其中链霉菌属

（Streptomyces spp.）丰度最高，其可促进碳水化合物与氨基酸代谢及转运相关基因表达，

增强植物抗旱性[38]。在酸性土壤中，由红城红球菌（Rhodococcus erythropolis）和铜绿假单

胞菌（Pseudomonas aeruginosa）组成的土壤细菌功能菌群的铝耐受性优于单独接种，为设

计合成微生物菌群以支持酸性土壤地区的水稻生产和提升土壤功能稳定性提供了可能[39]。 
土壤中另一类具有重要功能的类群为腐生型生物，在物质周转与养分循环中发挥重要

作用。植物凋落物[40]与根系分泌物[41]共同影响腐生生物功能的发挥，通过物理（如凋落层

厚度）、化学（如养分有效性、次生代谢物）及生物（如土壤微生物群落变化）等途径形成

不同的土壤反馈效应。例如，腐生菌通过“本土优势（home-field advantage）加速凋落物

分解[42-43]与养分释放[44]，不仅可为植物提供可利用养分，还能促进有机质形成、改善团聚

体结构，形成正反馈。然而，若土壤有机质补充不足，微生物代谢活动会加剧碳损失，使

养分有效性下降，同时降低土壤生物多样性，增加病害易感性，引发负反馈效应。此外，

研究表明，凋落物分解过程中释放的胞外 DNA会抑制根系生长与种子萌发[45-46]，但其具体

作用机制尚未明确。腐生菌种类繁多，很难通过人为干预调控其定向发挥功能。但是，通
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过定性和定量地改变碳输入种类和数量，可能有助于增强腐生型微生物驱动的正反馈效应。

例如，粪肥、堆肥、作物残茬或覆盖作物等有机物料在碳、氮等养分含量、可分解性及对

微生物活性的影响上各不相同，可通过调控有机物料的相对比例，使其更有利于发挥腐生

菌在养分循环、结构稳定性和土壤功能提升中的作用。 

3 正反馈效应培育的技术途径 

现代作物育种过分注重高产性状的挖掘，忽视了其他的遗传多样性，尤其削弱了作物

与根际微生物共生能力[47]。另一方面，单一化种植与过量投入化学品等加剧了土壤中病原

菌的增殖[48-49]，导致土壤负反馈作用加剧，削弱了土壤健康功能的发挥。基于此，优化田

间管理措施，强化作物-土壤之间的有益互作，成为构建正反馈体系，定向提升土壤健康的

关键路径。本文重点探讨作物-微生物协同育种、养分优化管理、保护性耕作和多样化种植

等策略，阐明其在促进土壤有益微生物群落、抑制病原菌繁殖、改善土壤生物功能等方面

的作用机制（图 3），以期为实现作物高产与土壤健康的协同优化提供理论与技术参考。 

 
图 3 植物-土壤正反馈效应培育的技术途径 

Fig. 3 Technical pathways for cultivating positive plant-soil feedback effects 

3.1 挖掘有益微生物组的遗传潜力 
与现代栽培品种相比，野生近缘种与根际微生物结合更紧密，这些微生物在促进植物

营养、生长和健康方面发挥重要作用[50]。因此，利用野生近缘种挖掘有益微生物资源并实

现稳定遗传，有助于推动植物-微生物共生育种，强化植物-土壤正向反馈，还可为构建多

样性的土壤微生物群落，维持土壤生态功能提供新的途径。例如，在盐胁迫条件下，野生

大豆（Glycine soja）通过根系分泌黄嘌呤，招募假单胞菌属有益微生物，增强作物耐盐能

力[51]。赤霉病是镰刀菌属引起的小麦常见病害，来源于小麦近缘植物长穗偃麦草中的 Fhb7
基因是抗赤霉病主效基因，而该基因很可能是通过基因水平转移，从香柱内生真菌整合进

了长穗偃麦草基因组，从而进化出抗镰刀菌属病原菌侵染的功能[52]。此外，现代基因组学
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技术为挖掘相关功能基因，招募有益微生物提供了可能。例如，在玉米中，编码 TPX2 结

构域蛋白的基因能够调控侧根密度，促进有益菌属 Massilia 的增殖，进而提高植物在缺氮

条件下的生长性能[53]。在番茄中，RIPENING-INHIBITOR 转录因子通过调节根系分泌物

（包括核黄素与 3-羟基黄酮）以及根际微生物（如链霉菌属），增强了对青枯病菌的抗性
[54]。 

作物的微生物群落能够通过种子进行纵向传递，形成跨世代的土壤微生物“遗产”。种

子携带的微生物群落经继代传递，对种子的萌发、幼苗存活、植株生长产生显著影响。研

究表明，在花粉中接种特定的微生物群落，可通过生殖发育被传递至下一代种子，影响后

代植物的生长表现[55]。然而，种子微生物群落的组成具有植物宿主特异性，同时受到驯化

过程、栽培管理和育种活动的深刻影响[56-57]。深入探究植物功能性状、关键基因及相关微

生物群落之间的相互作用机制，对于稳定作物-微生物互作关系，提升土壤生态系统服务功

能具有重要的意义。 
3.2 优化养分管理 

在农田生态系统中，作物产量主要受田间管理、外部投入以及土壤内部生物过程的共

同影响。在低投入条件下，作物产量主要依赖土壤生物过程，通过分解植物残体和土壤有

机质释放养分，供给作物生长。此时，养分的供应量通常较低，且波动性较大，产量的进

一步提升需要依赖化肥等外源投入。研究表明，化肥对作物产量的贡献最高可达 50%[58]，

但过量施肥会降低土壤中有益微生物多样性和功能，如 AMF和根瘤菌等[59-60]，同时削弱土

壤微生物固有的养分周转能力。此外，施肥可能增加土壤中寄生菌和病原菌的丰度[61-62]。

因此，优化外源投入的数量和质量、提升土壤生物功能，是实现作物高产与土壤可持续利

用的关键。例如，在大豆—玉米轮作体系中，包膜控释尿素深施可在保持高产潜力的同时，

减少根际根瘤菌数量的下降[63]。与高磷施用水平（100 kg·hm-2）相比，低磷处理（25 
kg·hm-2）可显著促进 AMF 的定殖和生长[59]。然而，不同资源投入强度和环境条件下，作

物产量与土壤微生物功能之间的关系仍需进一步深入研究。 
减少化肥投入的另一项关键举措为施用有机物料。秸秆还田或有机肥施用可促进土壤

有机质积累，改善团聚体结构，同时提高作物产量和产量稳定性[64-65] 。有机物料的补充为

土壤微生物群落提供了多样化的碳源和能量，提升了微生物多样性及其竞争与拮抗潜力，

从而增强了对土传病原菌的抑制能力[66]。在有机农业体系中，根际微生物通过促进番茄

（Solanum lycopersicum）叶片中水杨酸的积累，增强了对甜菜叶蝉（Circulifer tenellus）等

害虫的抗性[67]。此外，有机物的添加还能提升AMF的生物量，并通过食真菌原生动物和线

虫改变 AMF 的群落结构，进而提高磷转运蛋白基因 ZMPht1;6 的表达水平和作物生产力[68]。

然而，来源于畜禽粪肥或污泥的有机肥可能包含抗生素抗性基因等环境风险因子，对土壤

健康和公共卫生安全构成潜在威胁[69]。因此，未来的农业管理需在保障养分供给和作物产

量的同时，最大化土壤生物功能，降低投入带来的环境风险，实现产量、土壤健康与生态

安全的协同提升。 
3.3 保护性耕作 

保护性农业倡导通过少耕或免耕最大程度减少土壤扰动，这在一定程度上能够改善土

壤结构、增加土壤有机碳含量并提升生物多样性，有利于提高养分和水分利用效率，实现

更可持续的作物生产[70-71]。长期试验研究表明，与传统耕作相比，少耕或免耕不仅提高小

麦产量，还显著增加了土壤有机碳和全氮含量[72]，土壤有机碳的提升在于稳定性微团聚体

的形成以及矿物结合态碳周转速率的下降[73]。有机质的积累进一步增强了土壤的保水保肥

能力，对干旱和半干旱区农业生产尤为关键[74-75]。值得注意的是，微生物残体碳是稳定性

碳的重要来源，对土壤有机碳总量的贡献超过 50%[76]，在保护性耕作模式下，土壤扰动的

减少可促进微生物的生长和繁殖，进一步提升微生物源碳的贡献。其中，真菌残体的贡献
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可达细菌残体的两倍，在长期土壤碳库积累中作用更为显著[77]。 
保护性耕作在多营养级调控方面同样具有积极效应。例如，少耕或免耕可增加土壤节

肢动物捕食者的种群数量，有助于控制害虫、维护植物健康[78]。同时，减少扰动也有利于

增强微生物介导的拮抗作用，如细菌或真菌对病原菌的竞争和抑制[79]。然而，保护性耕作

往往配套秸秆还田等措施，秸秆覆盖和少耕可能导致杂草滋生，也可能携带病原菌进入土

壤，导致病原菌积累和病害加重[80-81]。在冷凉或高湿地区，秸秆覆盖可能导致土壤温度低、

播种困难，增加作物减产的风险[82]。因此，应结合区域生态条件、作物体系及病害发生规

律，制定因地制宜的秸秆还田策略与配套技术方案，最大化实现土壤健康与生产力的协同

效益。 
3.4 多样性种植 

作物多样性对于提升农业生产可持续性和韧性具有重要意义[83-84]。由于不同作物对气

候与环境扰动的敏感性存在差异，在面对极端气候、病虫害暴发等压力时，多样性高的作

物系统能够更好地缓冲胁迫压力，从而维持农业系统的稳定性。轮作是最常见的作物多样

化种植方式，不仅能抑制病虫害，还可改善土壤理化性质和养分状况[85]。相比小麦-玉米或

玉米-大豆等传统两季轮作体系，多样化程度更高的轮作体系对作物产量、土壤肥力和经济

效益更具优势[86-87]。然而，更多作物种类的种植意味着需要投入大量机械设备和更专业的

管理技术，阻碍了其在生产中的广泛应用[88]。 
间作是另一种重要的作物多样化方式，将两种及以上作物在同一地块共同种植，通过

作物间互补与互作提升系统整体生产力和多种生态系统服务功能[89]。例如，由于多数病菌

通常具有宿主专一性，间套作体系由于非宿主作物的引入，可改变土壤生物类群，稀释或

抑制病菌的负反馈效应[90-91]。尤其是在亲缘关系较远的作物组合中，共享病原菌的概率更

低，抑病效果可能更显著[92-93]。此外，植物多样性还能促进农田食物网多营养级之间的相

互作用，通过提升捕食性天敌和寄生蜂等有益生物的活性，减少害虫危害[94]。在长期尺度

上，这种生物多样性驱动的正向植物–土壤反馈不仅有助于提升产量，还能增强土壤肥力与

健康水平[95]，为构建高产、稳产且生态友好的农业系统奠定基础。 
3.5 覆盖作物 

在农田休耕期种植覆盖作物（cover crops）是改良和保护土壤的重要农艺措施。覆盖

作物可提高有益微生物丰度，降低病原菌丰度，并通过根系分泌物和枯枝落叶的腐解提升

土壤肥力。例如，种植红花苜蓿（Trifolium pratense）和紫云英（Vicia villosa）等豆科植物

可以有效固定大气中的氮，增加土壤可利用氮含量，并促进后茬作物的生长[96]。冬季种植

覆盖作物可促进 AMF 生长，使后茬作物根系的 AMF 侵染率显著提高 30%，且种植豆科覆

盖作物的效益优于禾本科以及非豆科双子叶作物[97]。在轮作体系中，以豌豆（Pisum 
sativum）和燕麦（Avena sativa）为覆盖作物时，能够有效维系土壤中的蚯蚓种群，起到改

善土壤结构、促进凋落物分解并增强养分循环的作用[98]。一些覆盖作物还具备抑病作用，

如黑麦（Secale cereal）和冬油菜（Brassica napus）能有效抑制立枯丝核菌（Rhizoctonia 
solani）和大豆胞囊线虫（Heterodera glycines）等土壤病原菌[99]。这些正面效应共同促进

了土壤物理、化学与生物功能的恢复与提升。 
然而，覆盖作物也可能带来潜在风险。其与主粮作物混作时可能引发养分和水分竞争，

降低主粮作物资源利用效率[100-101]。部分覆盖作物残茬会释放化感物质[102]，抑制后茬作物

萌发与生长；此外，残茬还可能为病虫害提供越冬栖息地，从而加重病虫害压力[103]。因此，

覆盖作物的选择和种植体系设计应综合考虑当地气候条件、土壤类型、作物品种以及潜在

病虫害风险，以确保其在提升土壤健康的同时最大化农业生产效益。 

4  总结与展望 
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综上，当前农业发展面临双重压力——既要保障粮食安全，又要守住生态红线。在这

一背景下，“绿色增产”成为核心目标。然而，实现这一目标必须突破传统“高投入—高产

出”的模式，转向高效、生态、绿色的范式。植物-土壤正向反馈效应的持续提升，是绿色

增产的基础保障和重要的生态载体。从系统角度，需要构建起“植物—微生物—土壤—管

理措施”多维协同机制，通过系统性、过程性和生态化的综合管理路径，减少外部投入，

提升生态系统的内生动力，实现土壤健康与作物高产、生态健康的协同，推动绿色增产与

农业高质量发展。未来，应重点从以下三个方面加强相关理论创新与应用研究工作： 
1）构建根际生命共同体视角下的正向反馈机制，拓展植物-土壤互作理论边界。以根

际生命共同体理论为基础，系统揭示植物基因组与代谢组对根际微生物群落组装与构建的

调控机制；挖掘作物野生近缘种中的优异基因，发展基于植物–微生物互作的新型育种模式；

突破植物–微生物信号识别、核心微生物根际定殖及互作增效的分子机理，阐明根际微生物

种间关系对作物生长与抗逆的作用途径与调控机制。 
2）发展基于土壤健康和绿色增产协同的新产品和新技术，重构农田管理模式，支撑农

田生态系统的持久韧性。改变现代农业以“投入-产出”为核心的范式，重构以土壤健康为

基础的农业可持续发展路径，推动从“产量驱动型农业”向“多功能协同生态型农业”转

型。利用合成生物学等技术，研发新型生物刺激素和益生元，建立根际微生态定向调控技

术体系，实现作物促生、抑病与养分高效利用的协同增效；充分挖掘和利用有机资源，推

广保护性耕作和作物多样化配置，强化作物-土壤-微生物互作的正反馈效应；匹配耕作方

式、品种与管理措施，建立“作物-土壤-管理”三元耦合调控技术模式，实现作物生产、

土壤健康和生态安全多目标协同发展。 
3）构建以健康土壤培育为核心的农业绿色发展新格局，推动农业高质量发展。将土壤

健康纳入耕地质量评价与粮食安全战略指标，依据自然资源禀赋和土壤类型，因地制宜，

用养结合，制定区域化土壤健康整体提升路径，形成区域和全国解决方案；结合人工智能

和智慧化技术，建立天-空-地一体化立体监测系统，构建以土壤多功能性与产能协同提升

为核心的决策支持系统；形成“健康评价-技术优化-绿色增产”全链条的土壤健康管理技术

模式，实现绿色增产与提质增效的有机结合，打造农业绿色发展新格局。 
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