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摘 要：根际生命共同体可通过植物-微生物-土壤互作的级联反应提升养分利用效率和消减土传病害，从而维持土壤

-植物系统健康。基于该理论研发靶向调控根际过程的绿色智能肥料，是实现农业可持续发展的重要突破。面对该挑

战，本文聚焦线虫病害造成的农业损失及化学防治带来的生态环境问题，从根际生命共同体的全新视角出发，系统

探讨由根系分泌物驱动的土传病害绿色防控新途径。首先，文章阐述了根际生命共同体的理论内涵，重点论述了根

系分泌物在塑造根际微生物群落、介导多物种协同互作及维持土壤-植物健康中的核心驱动作用。在此基础上，系统

阐明了植物源功能活性物质招募有益微生物及靶向抑制植物寄生线虫的分子生理机制。最后，进一步探讨了将这些

前沿的生物学原理向绿色智能肥料转化的技术构想、产品研发和效果验证，并展望了该领域未来的重点研究方向，

从而为以根际生命共同体理论为依据实现绿色智能肥料产品的研发提供了切实可行的范例，更为农业绿色可持续发

展和粮食安全提供了创新的理论和技术依据。 
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From Regulating Rhizobiont to Green Intelligent Fertilizer: Innovation and Application 

of Green Nematode Disease Control Products Driven by Root Exudates 
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(College of Resources and Environmental Sciences, State Key Laboratory of Nutrient Use and Management (SKL-NUM), National Academy 

of Agriculture Green Development, China Agricultural University, Beijing 100193, China) 

Abstract: The rhizobiont can improve nutrient utilization efficiency and reduce soil-borne diseases through a cascade of 

plant-microbe-soil interactions, thereby maintaining the health of the soil-plant system. Developing green intelligent 

fertilizers based on this theory that target and regulate rhizosphere processes is a key breakthrough in achieving sustainable 

agricultural development. In the face of this challenge, this article focuses on the agricultural losses caused by nematode 
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diseases and the ecological and environmental problems caused by chemical control. From a new perspective of the 

rhizobiont, it systematically explores new green control methods for soil-borne diseases driven by root exudates. The article 

first provided a detailed theoretical explanation of the rhizobiont, focusing on the key role of plant root exudates as a core 

driving force in shaping rhizosphere microbial communities, mediating multispecies synergistic interactions, and maintaining 

soil-plant health. Furthermore, it analyzed the molecular mechanisms by which different plant-derived functional substances 

recruit beneficial microorganisms and target the regulation of plant parasitic nematodes. Finally, the technical conception, 

product development, and effect verification of transforming these basic ecological principles into green intelligent fertilizer 

were further discussed. The key future research directions in this field in the future were prospected, thereby providing a 

practical example for the development of green intelligent fertilizer products based on the theory of rhizobiont, and providing 

an innovative theoretical and technical basis for the development of sustainable agriculture and food security. 

Key words: Rhizobiont; Green intelligent fertilizer; Root exudates; Beneficial microorganisms; Nematode disease control 

在农业生产中，各类生物及非生物胁迫严重制约作物产量和品质，其中，植物寄生线虫

（Plant-parasitic nematodes，PPNs）作为一类广泛存在的土传病原物，对农业生产造成巨大的经济损

失[1]。植物寄生线虫侵染植物的根系，不仅破坏根系结构，影响植物对水分和养分的吸收，还常常

与其他土传病原菌复合侵染，加剧病害发生[2]。传统的化学防治方法虽能暂时控制线虫危害，但其

引发的环境污染、农药残留、生态环境破坏以及线虫抗药性增强等问题日益突出[3]。因此，寻求环

境友好、高效、经济的线虫病害防控新策略已成为当前农业研究的迫切需求。在此背景下，“根际生

命共同体（Rhizobiont）” [4]和“绿色智能肥料（Green intelligent fertilizer）” [5-6]两个新兴农业科学概

念的提出，为解决植物寄生线虫等多种土传病害提供了新思路。 

根际生命共同体是一个以植物根际为核心，由“植物-根系-根际-菌丝际-土体及其微生物”连

接而成的复杂互作系统[4]。该理论强调根际多界面协同互作在植物养分高效、植株健康及逆境适应

中的核心作用[4]。绿色智能肥料则是根据作物-土壤-环境相匹配的植物营养调控原理生产的新型肥

料[5-6]。将根际调控原理与绿色智能肥料的产品创新相结合，利用根系分泌物驱动的生物互作机制，

为植物寄生线虫的绿色智能防控提供了新策略。通过设计能够模拟或诱导特定根系分泌物释放的绿

色智能肥料产品，有望实现对根际微生物组的定向调控，增强有益微生物的拮抗功能，或直接影响

线虫侵染行为，从而达到生态、环保、高效的防控效果。值得注意的是，“绿色智能肥料”并非泛指

所有能影响根际过程的物质投入。例如，施用尿素虽然能促进根系生长并改变其分泌物，从而间接

影响根际微生物，但这种影响是被动的、非特异性的代谢过程。相比之下，基于根际生命共同体理

论的绿色智能肥料，其“智能”体现在“信号驱动”与“靶向调控”，即在肥料中科学复配特定的根

系分泌物活性成分（信号分子），这些分子如同精确的化学指令，能够直接被根际特定的有益微生物

识别（招募）或被病原线虫感知（趋避/抑制），从而在微观尺度上实现对根际生物群落结构和功能

的定向诱导。这种变“被动代谢”为“主动调控”的技术思想，是绿色智能肥料的核心特征。本文

旨在聚焦植物寄生线虫病害这一农业生产中的痛点问题，依托根际生命共同体的理论基础，探索以

根系分泌物为核心驱动力的新型绿色智能肥料在防控植物寄生线虫方面的潜力，以期为相关研究和

产业发展提供参考。 

1 根系分泌物是塑造根际生命共同体的“驱动器” 

根系作为连接植物与土壤环境的桥梁，并非仅仅是被动吸收水分和养分的器官，它更是积极的

参与者，通过向根际释放化学性质各异的根系分泌物，与土壤环境进行复杂的物质和信息交流[7]。

作为根际生命共同体理论的核心要素，根系分泌物通过自上而下的碳流，为根际微生物的生存和繁

衍提供了物质基础，进而塑造了根际微生物群落结构与功能多样性，为植物提供了更利于生长的根
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际环境[4]。研究表明，高达 11%~40%的植物光合作用固定的碳以根系分泌物的形式释放至根际[8]。

这些分泌物不仅包含了糖类、氨基酸、有机酸等初级代谢物，也涵盖了酚类、黄酮类、萜类、生物

碱等具有生物活性的次级代谢物（表 1）。其释放过程也并非简单的被动分泌，而是植物在不同生长

发育阶段、营养状况及环境胁迫下，主动调控根际微生态系统、影响微生物群落结构与功能的策略

性手段，该过程不仅决定了土壤养分的生物有效性，更深刻地影响着植物的生长发育、营养获取以

及对病原微生物的抗性[7, 9]。因此，深入理解并利用根系分泌物对根际生命共同体的调控机制，是开

发能够精准防控植物寄生线虫等土传病害的新型绿色智能肥料的理论基础。 

表 1 根系分泌物调控土壤生物群落及其功能 

Table 1 Root exudates regulate soil biomes and their functions 

分类 Class 组分 Compounds 植物 Plants 功能 Function 参考文献

References 

有机酸 

Organic acids 

月桂酸 茼蒿 Glebionis coronaria 致死有害线虫，但不影响有益线虫 [10-12] 

棕榈酸，亚油酸 蓖麻 Ricinus communis 致死有害线虫，但不影响有益线虫 [12-13] 

柠檬酸 水稻 Oryza sativa 增强芽胞杆菌在根际定殖，促进植物生长 [14] 

柠檬酸，苹果酸，草酸 花生 Arachis hypogaea 促进根际有益微生物生物膜形成 [15] 

富马酸，酒石酸，L-

苹果酸 

玉米 Zea mays 促进根际有益微生物生物膜形成 [16] 

麦根酸 玉米 Zea mays 活化根际难溶性铁，改善作物铁营养 [17] 

酚酸 香蕉 Musa×paradisiaca 招募解淀粉芽孢杆菌，抗枯萎病 [18] 

氨基酸 

Amino acids 

色氨酸 黄瓜 Cucumis sativus 促进有益微生物根际定殖和产生长素能力 [19] 

组氨酸，精氨酸，天冬

氨酸 

长喙田菁 Sesbania rostrata 增强固氮菌向根趋化性迁移 [20] 

脂肽 玉米 Zea mays 招募解淀粉芽胞杆菌，抑制禾谷镰刀菌侵染 [21] 

糖类 

Sugars 

蔗糖 拟南芥 Arabidopsis thaliana 调节益生菌运动性，促进根际定殖 [22] 

多糖 拟南芥 Arabidopsis thaliana 益生菌碳源促进生物膜形成 [23] 

葡萄糖 玉米 Zea mays 促进益生菌根际定殖和抗病代谢产物分泌 [24] 

黄酮类 

Flavonoids 

柚皮素，槲皮素，山奈

酚 

拟南芥 Arabidopsis thaliana 通过转录调节富马酸还原酶和鞭毛蛋白触发

趋化作用，并增强生物膜形成 

[25] 

芹菜素 水稻 Oryza sativa 增强根际微生物生物膜形成和固氮 [26] 

木犀草素 玉米 Zea mays 提高根际草酸杆菌生物量，改善玉米氮营养 [27] 

异黄酮 菜豆 Phaseolus vulgaris 参与调节菜豆对疫霉菌的抗性 [28] 

酚类 

Phenolics 

香豆素 拟南芥 Arabidopsis thaliana 调控根际微生物群落，促进植物对铁的吸收 [29-31] 

香草醛 番茄 Solanum lycopersicum 抗根结线虫番茄品种 Xianke-8 分泌香草醛，

抑制根结线虫侵染 

[32] 

挥发性物质 

Volatiles 

萜烯，酮类 沙生苔草 Carex praeclara 长距离吸引细菌在根际定殖 [33] 

氢气 多种豆科作物 提高根际细菌丰度 [34] 

乙烯 大豆 Glycine max，拟南芥

Arabidopsis thaliana 

乙烯信号降低线虫对植物侵染 [35] 

其他次生代谢

物 

Other 

secondary 

metabolites 

苯并唑啉酮 玉米 Zea mays 增强植物免疫并建立健康根际微生物群落 [36-37] 

黑麦草内脂， 

DIMBOA 

小麦 Triticum 小麦通过感应其他植物根系分泌物（黑麦草

内脂和茉莉酸），进而分泌 DIMBOA，诱导

化感作用 

[38] 

亚麻荠素 拟南芥 Arabidopsis thaliana 提高根际微生物促生效果，并抑制病原菌 [39-40] 
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 独脚金内脂 水稻 Oryza sativa 不仅被确定为调节植物生长的植物激素，还

是响应植物氮磷胁迫的重要信号分子，磷胁

迫下协调植物营养吸收与菌根共生 

[41-42] 

 阿魏酸甲酯 烟草 Nicotiana tabacum 招募有益微生物，提高烟草抗病能力 [43] 

 肌醇 拟南芥 Arabidopsis thaliana 调控鞭毛生长，增强根际微生物运动、生物

膜形成和生长能力 

[44-46] 

注 ： DIMBOA ， 2,4- 二 羟 基 -7- 甲 氧 基 -2H-1,4- 苯 并 噁 嗪 -3(4H)- 酮 。 Note: DIMBOA, 

2,4-dihydroxy-7-methoxy-1,4-benzoxazin-3-one. 

1.1 根际生命共同体维系土壤-植物健康 

根际生命共同体理论强调以系统性思维解析根际过程，通过复杂的反馈机制维持系统稳定[4]。

这对于理解土壤-植物健康至关重要。其对土壤-植物健康的驱动作用主要体现在如下方面（图 1）：

（1）养分活化与获取：根际中的有益微生物活化土壤养分，改善作物营养。例如，根际中的解磷细

菌和菌根真菌能够通过分泌有机酸、磷酸酶等物质，将难溶性磷酸盐转化为有效磷[47]。类似地，某

些根际微生物能够产生铁载体活化土壤中难溶性铁，供植物吸收利用[48]。（2）促进植物生长：植物

根际促生菌（PGPR）能产生多种植物激素，如生长素、细胞分裂素和赤霉素等，这些激素直接调控

植物的生长发育过程[49]。（3）缓解生物胁迫，抑制病虫害：根际微生物构成植物抵御土传病原菌和

植食性线虫的第一道防线，根际有益微生物可通过与病原物竞争生态位、产生拮抗物质、寄生病原

物、诱导植物系统抗性等方式，增强植物对病原菌的抗性[50-52]。（4）增强植物对非生物胁迫的耐受

性：一个结构合理、功能多样的根际环境能够显著提升植物对干旱、盐渍、重金属等逆境的适应能

力[51, 53]。例如，一些根际微生物能够产生渗透调节物质（如甜菜碱等），帮助植物细胞维持膨压，提

高植物对干旱的适应[54]。植物在盐胁迫下通过根系分泌物招募特定的耐盐微生物，协同缓解盐胁迫

对植物的伤害[55]。在上述过程中，植物积极塑造根际环境，维持根际生命共同体的健康和稳定，而

根系分泌物是植物完成该过程的重要“驱动器”，具有核心调控作用。 

1.2 根系分泌物对有益和有害微生物的核心调控作用 

根系分泌物通过多种复杂机制，对根际微生物的种类、数量、空间分布及其生理活性进行精细

调控，这些调控机制是植物与微生物长期协同进化的结果，并构成了根际微生态系统功能发挥的基

础。根系分泌物对根际微生物的调控作用主要体现在趋化作用、根际定殖、信号传导和生物膜形成

（图 1）。 

趋化作用是根系分泌物影响微生物空间分布的直接方式。根系不断向土壤中释放各种化合物，

形成特定的化学浓度梯度。许多根际微生物，特别是具有运动能力的细菌，能够感知这些化学信号，

并表现出趋向或避开根表或特定根区的行为。例如，糖类、氨基酸、有机酸等初级代谢产物通常作

为广谱的引诱剂，吸引有益微生物向根系聚集，为后续的定殖和互作奠定基础[56]。相反，一些次级

代谢产物或特定浓度的化合物如香草醛、月桂酸等对病原菌或寄生线虫具有驱避作用[10, 32]。 

根际定殖是根系分泌物维持根际微生物群落的基础。根系分泌物中富含的糖类、氨基酸、有机

酸等是根际异养微生物主要的碳源和氮源，为它们的生长、繁殖和代谢活动提供了物质保障[56]。通

过提供这些营养物质，植物在贫瘠的土壤环境中为有益微生物创造了适宜的生存条件，促进了特定

微生物种群的富集，从而构建了独特的根际微生物生态位。 

信号传导与基因表达调控是根系分泌物实现对微生物功能精细调控的核心机制[57-58]。许多根系

分泌物，特别是次级代谢产物如黄酮类、独脚金内酯、香豆素等，能够作为特异性的信号分子被微

生物识别和感知，进而激活或抑制微生物体内特定的信号通路和基因表达，调控其生理功能和行为

模式[57]。例如，豆科植物分泌的黄酮类化合物是根瘤菌识别寄主并启动结瘤固氮过程的关键信号[27]。

植物寄生线虫在侵染过程中，其体内与寄生相关的基因（如编码细胞壁降解酶的基因）表达也受到

寄主根系分泌物中特定成分（如效应子刺激素）的诱导或调控[59]。 
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此外，根系分泌物还通过促进生物膜形成来影响微生物的定殖和互作。许多有益细菌在根表定

殖时会形成生物膜，这是一种由细菌自身产生的胞外多聚物（EPS）包裹形成的结构化群落[60]。生

物膜不仅能保护细菌免受环境胁迫（如干燥、pH 波动、捕食等），还能增强其在根表的附着，促进

细菌间的群体感应和协同互作，提高养分获取效率[60]，并能作为生物屏障阻止病原菌的入侵[61]。糖

类等根系分泌物是细菌合成 EPS 的重要前体物质，能够促进生物膜的形成[22-24]。 

总之，植物释放的化合物种类繁多，从提供基础营养的糖类、氨基酸，到具有高度特异性信号

功能的黄酮类、独脚金内酯，再到直接用于防御的酚类、萜类等。这种化学多样性使得植物能够根

据自身的生理状态、环境条件以及周围微生物的种类和密度，动态地调整其分泌物，从而实现对根

际微生物群落的精细塑造和功能调控。基于化学信号的复杂互作网络，是根际生命共同体维持其结

构稳定和功能高效的基础，也是植物在长期进化过程中形成的适应和改造其生存环境的智慧体现。 

 

图 1 根系分泌物对根际微生物的核心调控作用（本图使用 BioRender 绘制） 

Fig. 1 The core regulatory role of root exudates on rhizosphere microorganisms (drew by BioRender) 

2 土壤线虫是促进根际生命共同体功能级联放大的重要执行者 

土壤线虫广泛分布于各陆地生态系统[62]。它们不仅种类繁多，而且存在于从初级消费者到高级

消费者的土壤食物网的各个层级，在土壤食物网中占据着核心生态位。土壤线虫的生命活动与根际
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生命共同体的结构和功能紧密相连[62]。在根际复杂的互作网络中，土壤线虫凭借其多样的食性分化

和生态功能，成为驱动根际生命共同体功能级联放大的重要执行者，对土壤养分循环和土壤-植物健

康产生深远影响（图 2）。 

 

图 2 土壤线虫促进根际生命共同体功能级联放大（本图使用 BioRender 绘制） 

Fig. 2 Soil nematodes promote the cascade amplification of rhizobiont functions (drew by BioRender) 

2.1 土壤线虫群落与养分高效 

土壤线虫可划分为多个营养类群，主要包括食细菌线虫（Bacterivores）、食真菌线虫（Fungivores）、

植物寄生线虫（Herbivores）、捕食性线虫（Predators）和杂食性线虫（Omnivores）[62]。不同线虫营

养类群间的相互依存关系可引发功能的级联放大效应[63]。例如，植物寄生线虫通过取食植物根系，

导致根系损伤并改变根系分泌物的组分与数量，这些变化了的根系分泌物（如糖类、氨基酸等）可

作为碳源，刺激根际细菌和真菌等微生物的生长与繁殖，继而为食细菌线虫和食真菌线虫提供更丰

富的食物来源，促进这些食微线虫种群的增长[64]。食微线虫数量的增加则会进一步加速其对养分矿

化的贡献（图 2）。因此，植物寄生线虫的活动虽然对植物有害，但其在根际微食物网中间接触发一

系列连锁反应，影响其他线虫类群的动态，并最终对养分循环产生复杂的影响[63]。这充分体现了根

际生命共同体内部各组分间相互作用的复杂性和联动性。食微线虫通过捕食微生物，不仅调控了微

生物的数量，防止其过度繁殖及对养分过度固持，更能够将微生物体内的有机态养分转化为植物可

直接吸收利用的无机态形式，如将有机氮转化为铵态氮，有机磷转化为磷酸盐并释放至土壤中（图

2），该过程提高了养分矿化速率，研究表明，线虫的存在能显著提高土壤中有效氮和有效磷的含量，

确保了土壤有效养分的持续稳定供给[65-66]。 

2.2 土壤线虫群落与土壤-植物健康 

土壤线虫群落不仅影响土壤养分有效性，而且因其高度的多样性、广泛的分布、庞大的数量以

及对环境变化敏感的响应特性，被公认为评估土壤健康和生态系统状态的有效生物指示器[67-68]。通

过分析线虫群落的各指数，可获得关于土壤食物网结构、功能稳定性以及受干扰程度信息。常用的

线虫群落生态指数包括成熟度指数（MI）、植物寄生线虫指数（PPI）、富集指数（EI）、结构指数（SI）

和通道指数（CI）等，通过长期监测线虫群落指数的动态变化，可对农业管理措施的长期效果及其

对土壤健康演变趋势和生态系统功能的影响进行评估[69]。线虫除能反映土壤健康外还能直接或间接

促进植物健康，例如，捕食性线虫能调控植物寄生线虫的种群数量，从而减轻线虫引起的植物病害；

食微线虫通过选择性的捕食行为，抑制特定微生物类群的生长，有助于维持一个更为活跃和多样化

的微生态系统，间接地促进植物健康[64]。线虫在捕食时，通常会优先选择数量丰富和易于获取的微

生物。这种选择性捕食能够有效控制特定微生物的过度繁殖，为其他竞争力相对较弱但可能具有重

要生态功能的微生物腾出生态位[64]。因此，线虫的捕食作用不仅仅是简单的养分释放过程，更是一

个主动塑造根际微生物群落结构的过程。这种捕食效应能够促进形成一个对植物更有利的微生物组，

从而对土壤-植物健康产生一系列级联放大的积极影响（图 2）。 
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3 不同植物根系分泌物靶向调控植物寄生线虫的侵染 

3.1 根系分泌物调控寄生线虫对植物的识别 

植物寄生线虫（以根结线虫为例）从卵孵化为二龄幼虫后开始向根迁移，最后在根系维管束定

殖，该过程严重破坏植物根系结构（图 3）。在发育过程中，植物寄生线虫进化出了高度特异化的化

学感应系统，使其能够精准识别并响应来自植物根系分泌物的化学信号[70]。植物根系分泌物中的化

学信号可分为远距离引诱剂和近距离引诱剂。远距离引诱剂通常是挥发性有机化合物（Volatile 

organic compounds，VOCs），它们在土壤孔隙中扩散较快，能够引导线虫从较远距离向寄主根系大

致区域转移[71]。而近距离引诱剂多为水溶性化合物，在根表形成较强的浓度梯度，帮助线虫精确定

位至根系的特定部位，如根尖或其他侵染位点[72]。根系分泌物中的多种化合物已被证明对植物寄生

线虫有引诱作用[73]。例如，CO2 作为根系呼吸产物，是一种广谱线虫引诱剂[71]；番茄、辣椒中的水

杨酸甲酯能引诱根结线虫[74-76]；菠菜根系分泌的 2-异丙基-3-甲氧基吡嗪和十三烷也能引诱南方根结

线虫[75, 77]。 

3.2 抗性植物根系分泌物抑制根结线虫侵染 

并非所有根系分泌物均能为植物寄生线虫所用。某些植物进化出了特殊的线虫防御手段，其根

系分泌物中的特定化合物能作为化学信息素，直接抑制线虫向根系迁移、侵染和繁殖，甚至有的化

合物能渗透至线虫体内，调控其基因表达，进而影响其生理状态和致病性（图 3）。与引诱剂相反，

部分根系分泌物表现出驱避效应。值得注意的是，某些化合物对线虫的趋化效应表现出显著的浓度

依赖性，这揭示了植物调控策略的复杂性和精准性。以茼蒿根系分泌物中的月桂酸为例，低浓度

（0.5~2.0 mmolL-1）的月桂酸对南方根结线虫表现为引诱剂，吸引并致死线虫；而高浓度（4.0 

mmolL-1）的月桂酸则表现为驱避剂，阻止线虫靠近根系[10-11]。这种浓度依赖性的调控机制表明，

植物并非简单地释放有毒物质，而是能够通过精确调控根际特定化合物的浓度梯度，精细操纵线虫

的行为。在根表附近维持高浓度的驱避性/致死性化合物，而在稍远区域形成低浓度的引诱性化合物，

这可能是一种高效的“诱捕-杀灭”策略。植物根系分泌物调控线虫行为的机制与线虫化学感受器中

神经递质的表达有关。研究表明，酰胺样肽（FMRFamide-like peptides, FLPs）是线虫神经系统中的

重要神经递质，参与调控其多种生理行为，包括趋向性迁移和寄主识别[1, 78]。多种线虫抗性植物的

根系分泌物已被证实能够显著影响 Mi-flp-18 的表达，例如，茼蒿根系分泌的月桂酸和抗线虫番茄品

种（Xianke-8）分泌的香草醛均能显著下调南方根结线虫体内 Mi-flp-18 基因的表达，从而抑制线虫

的趋向性迁移和侵染，类似地，蓖麻根系分泌的棕榈酸和亚油酸也能下调南方根结线虫的 Mi-flp-18

和 Mi-mpk-1 表达，削弱其侵染力[10-11, 13]。上述研究结果综合表明，抗性植物根系分泌物对线虫的抑

制具有高度的特异性和智能识别特征，这些活性功能物质具有靶向明确的抑制植物致病线虫卵孵化、

让幼虫瘫痪或死亡，使其失去对植物的侵染能力，其智能调控机制主要体现在两个层面：一是“分

子诱捕与趋避”，利用浓度梯度的化学信号（如低浓度月桂酸引诱，高浓度驱避）干扰线虫对根系的

识别，进而操纵线虫行为；二是“基因靶向干扰”，特定化合物（如香草醛）能靶向抑制线虫关键致

病基因（如 Mi-flp-18）的转录表达。这种基于特定信号分子/基因靶点的互作兼具靶向性、信号响应

与多功能性，协同构成了智能肥料防控线虫的生物学指标，使其区别于传统化学杀线剂的广谱致死

作用。对于这种复杂和精准的生物化学调控机制的解析，为开发基于植物源功能物质防治根结线虫、

替代高危害性的化学杀线剂、减少对环境和人体危害的新型产品研发提供了重要的理论和技术依据，

也将为调控土壤-微生物-作物互惠互作、提升土壤和作物健康及推动农业绿色发展开辟新的技术途

径。 
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①Egg hatching; ②Migration to the root; ③Second instar larvae infect; ④Enhance plant resistance; ⑤Nematode control 

throughout the entire life cycle; ⑥Increase beneficial nematodes; ⑦Plant root exudates reshape the rhizosphere microbial 

community structure; ⑧Identification of plant-derived functional substances; ⑨Specific root exudates inhibit harmful 

nematodes and promote beneficial nematodes; ⑩Accelerating the decomposition of soil organic matter promotes soil 

nutrient cycling. 

图 3 抗性植物根系分泌物对植物寄生线虫的抑制机制 

Fig. 3 Inhibitory mechanism of plant parasitic nematodes by root exudates of resistant plants 

4 基于根际生命共同体理论实现绿色智能肥料研发与应用 

根际生命共同体理论不仅为揭示土壤-植物系统互作的深层机制提供了全新的理论框架，更为解

决农业生产实际问题，特别是土传病害的绿色防控，指明了技术创新的方向。将根际生命共同体的

调控原理转化为实际生产力，核心在于研发能够靶向调控根际微生态、兼具营养供给和功能诱导的

新型肥料产品，即“绿色智能肥料”。“绿色智能肥料”与传统肥料存在本质区别。传统肥料（如尿

素）虽能通过改善植物营养间接影响根际过程，但其作用路径是被动且非特异的营养驱动。而基于

根际生命共同体理论的“智能肥料”，其核心在于“信号驱动与靶向调控”。这类产品通过模拟或激

发植物与土壤生物间的有益互作，实现“药肥合一”，以生态友好的方式保障作物健康、提升产量与

品质。在此背景下，针对作物生产中根结线虫病害频发的问题，基于根系分泌物在植物-微生物-线

虫互作中的关键作用，课题组将线虫抗性植物根系分泌物中具有线虫调控功能的关键成分与腐植酸

肥料进行科学复配，成功研发出一款防控线虫病害的功能性液体肥料，成为根际生命共同体理论向

绿色智能肥料转化的典型范例（图 4）。该功能性水溶肥利用植物源活性物质模拟植物-微生物-线虫

间的化学通讯语言，主动干预生物互作过程（如干扰线虫趋化性、定向招募有益菌），实现对土壤生

物健康的精准调控。该功能性水溶肥对多种作物的线虫病害均表现出良好的防效（表 2）。就“绿色”

层面而言，该肥料的核心活性成分为植物源有机酸，这使得功能性液体肥相较于传统的化学合成线

虫防控产品，具有显著的环境友好特性。其“安全无毒”的属性，不仅降低了农业生产对生态环境
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的负面影响，减少了土壤和水体污染的风险，还有助于生产出化学农药残留更低的农产品，满足了

消费者对食品安全日益增长的需求。这种以生物源物质替代高风险化学品的策略是推动农业绿色转

型的重要途径。就“智能”层面而言，该产品设计充分体现了根际生态系统生物互作的功能再现：

利用这些活性物质功能的特异性和靶向性，模拟植物天然的根系分泌物，实现对有害生物的靶向调

控，并非简单地杀灭所有土壤线虫，这种具备“分子识别”与“生态调控”双重属性的肥料产品，

体现了生物学意义上的“智能”。同时，它兼顾了作物营养供给、土壤健康改良以及对根际微生物群

落的潜在有益调节，实现了病害防控、营养增效和生境优化的多重目标。这种“水肥药一体化”的

设计，提高了资源利用效率，简化了田间管理，代表了肥料产品智能化发展的一个方向。这种基于

生物学原理的“智能”，使得农业投入品能够更好地融入农业生态系统，并积极影响其功能。 

①Green intelligent fertilizer verifies rhizobiont theory: soil-plant health and improvement of yield and quality; ②Control; 

③Green intelligent fertilizer; ④The rhizobiont theory supports the creation and development of green intelligent fertilizer: 

unique root exudates target and inhibit pathogenic nematodes.  

图 4 绿色智能肥料防控多种作物线虫病害 

Fig. 4 Green intelligent fertilizer for controlling nematode diseases of various crops 

表 2 绿色智能肥料对多种作物线虫病害的防效 

Table 2 Effects of green intelligent fertilizer on nematode diseases in various crops 

作物 

Crops 

根结抑制率 

Gall inhibition rate/% 

根寄生线虫抑制率 

Root nematode inhibition rate/% 

黄瓜 Cucumber 38.7 ~ 60.8 42.3 ~ 52.8 

番茄 Tomato 52.5 ~ 62.5 55.4 ~ 71.5 

香蕉 Banana 32.2 ~ 49.2 36.9 ~ 63.2 

火龙果 Pitaya 68.2 ~ 77.3 52.3 ~ 65.2 

5 展 望  

基于“根际生命共同体”理论的绿色智能肥料研发为解决植物寄生线虫等土传病害提供了生态

友好的解决方案，展现了巨大的应用前景。然而，从理论突破、产品创制到大规模产业化应用，仍

面临诸多挑战。 

（1）深化根系分泌物介导的根际互作的机制解析。目前的研究多集中于少数几种植物和特定化

合物对线虫的直接作用。未来需利用代谢组学、宏基因组学等多组学联合技术，系统性地发掘更多

植物在响应线虫侵染时分泌的关键活性物质，并绘制出这些物质在根际复杂的化学通讯网络中的作

用图谱。不仅要关注其对植物寄生线虫的直接调控，更要深入研究其如何通过重塑整个根际微生物
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群落（如招募有益细菌、拮抗真菌）来间接构建抑病土壤微生态。同时揭示这些活性物质调控线虫

行为和生理功能（如靶向特定基因或神经通路）的分子机制，将为高效活性分子的筛选和人工合成

提供理论依据。 

（2）推动绿色智能肥料的精准化与多功能化创制与研发。在现有功能性液体肥料的基础上，未

来产品研发应向更加精准和高效的方向发展。例如，探索不同活性化合物（如多种有机酸、酚类、

生物碱）以及活性物质与有益微生物（如芽孢杆菌、木霉菌）的协同增效配方，开发出兼具防线虫、

抗真菌、促生长、改善营养等多功能的绿色智能肥料，以应对田间复杂的生物与非生物胁迫。 

（3）加强田间应用验证与技术集成。该类绿色智能肥料在设施农业和经济作物生产中展现出广

阔的应用前景，其核心优势在于协同病害防控与土壤健康培育，减少化学农药投入，是实现高产高

效与环境友好的重要路径之一。然而，其田间应用的局限性同样不容忽视。首先，活性物质在复杂

的土壤环境中面临降解、吸附等风险，其生防效果易受土壤类型、理化性质、温湿度及土著微生物

群落等多种因素影响，导致应用效果的稳定性与普适性有待提升。其次，产品的成本效益与配套施

用技术是制约其大规模推广的关键。如何优化生产工艺以降低成本，并建立针对不同作物和土壤条

件的精准施用规程（如最佳施用时期、剂量和方式），是实现产业化必须攻克的难关。因此，未来的

研究需加强田间多点、多年的应用效果验证，并将其与水肥一体化、绿色防控等现代农业技术体系

深度融合，为该类新型肥料实现从理论到应用的转化提供科学支撑。 

总之，通过以根系分泌物为驱动，开发绿色智能肥料，实现防控植物寄生线虫而促进产量和品

质提升，验证了以根际生命共同体理论为指导创新研发绿色智能肥料的科学性和可行性，这不仅为

绿色农业可持续发展和促进粮食安全提供创新的思路和方向，同时也为土壤-微生物-植物互作的基

础研究和成果应用提供理论和技术依据，具有广阔的应用潜力和前景。 
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