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摘 要：全球人口增长与环境变化背景下，集约化农业连作模式加剧了土传病害频发与连作障碍，传统化学

防控难以适配农业绿色可持续发展需求。健康土壤是作物抗病与产能稳定的基础，根际作为“土壤—植物

—微生物”互作的核心微域，其微生物组与根系分泌物的双向动态协同调控是土传病害防御的核心内在机

制。根系分泌物通过特异性信号分子定向调控根际微生物组功能基因表达，既可驱动有益菌群富集与抗病

功能激活，也可能在连作条件下定向富集病原菌，形成恶性互作；根际微生物组则通过代谢产物反哺植物

根系，优化分泌物组成与分泌节律，二者共同构成“良性互作—恶性互作”的动态平衡网络。土壤质地、

pH、有机质含量等理化特性在此过程中发挥关键介导作用，直接影响互作效率与病害防控效果。本文系统

综述了二者协同抗病的核心路径：根系分泌物通过“浓度/类型依赖性”机制直接抑制病原菌或定向招募有

益微生物；根际微生物组通过直接拮抗、营养竞争、免疫激活、自毒物质降解等多重途径抑制病害。在此

基础上，总结了合成微生物群落构建、农业实践优化、基因编辑与合成生物学等技术创新，分析当前技术

田间推广的瓶颈，提出未来需构建“土壤类型—代谢物—受体—基因”精准调控网络，建立“短期—中期

—长期”三级生态风险评估体系，为破解连作障碍下作物产能保障与生态安全的矛盾提供理论支撑与技术

路径，同时为根际微生态调控对其他类型植物病害的协同抑制提供参考。 
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Abstract: Against the backdrop of global population growth and environmental changes, intensive agriculture under 

continuous cropping systems has exacerbated the frequent occurrence of soil-borne diseases and continuous 

cropping obstacles, while traditional chemical control methods are increasingly incompatible with the demands of 

green and sustainable agricultural development. Healthy soil serves as the foundation for crop disease resistance and 

stable productivity. As the core microdomain for “soil-plant-microbe” interactions, the rhizosphere relies on the 

bidirectional dynamic and synergistic regulation between the rhizosphere microbiome and root exudates as the core 

intrinsic mechanism of soil-borne disease defense. Root exudates directionally regulate the functional gene 

expression of the rhizosphere microbiome through specific signaling molecules. This can either drive the enrichment 

of beneficial microbial communities and the activation of disease-resistant functions, or selectively enrich pathogens 

to form malignant interactions under continuous cropping conditions. In return, the rhizosphere microbiome feeds 

back to plant roots via metabolites, optimizing the composition and secretion rhythm of root exudates, and together 

they constitute a dynamic balance network of “beneficial interaction-malignant interaction”. Soil physicochemical 

properties such as texture, pH, and organic matter content play key mediating roles in this process, directly affecting 

interaction efficiency and disease control effects. This review systematically summarizes the core pathways of their 

synergistic disease resistance: root exudates directly inhibit pathogens or directionally recruit beneficial 

microorganisms through “concentration/type-dependent” mechanisms; the rhizosphere microbiome suppresses 

diseases through multiple pathways, including direct antagonism, nutrient competition, immune activation, and 

autotoxin degradation. On this basis, the paper synthesizes technological innovations such as the construction of 

synthetic microbial communities, optimization of agricultural practices, gene editing, and synthetic biology, and 

analyzes the current bottlenecks in the field promotion of these technologies. The study proposes that future research 

should focus on constructing a “soil type-metabolite-receptor-gene” precision regulation network and establishing a 

“short term-medium term-long term” three-level ecological risk assessment system. This study aims to provide 

theoretical support and technical pathways for resolving the contradiction between crop productivity guarantee and 

ecological security under continuous cropping obstacles, while offering references for the synergistic inhibition of 

other types of plant diseases through rhizosphere microecological regulation. 

Key words: Rhizosphere microbiome; Root exudates; Synergistic regulation; Soil-borne diseases; Molecular 

mechanisms; Ecological risks 

 

我国可耕地面积仅占全球 7.0%，却承载着全球 22.0%的人口[1-2]，耕地利用强度显著增

加，规模化种植区连作现象突出，导致土壤微生态失衡问题日趋凸显：一方面，番茄青枯病

菌（Ralstonia solanacearum）、魔芋软腐病菌（Erwinia carotovora）等土传病害病原菌在土

壤中呈持续性富集，连作田块中病原菌丰度较新垦田提升 2.0 倍~5.0 倍[3]，如连作番茄田青

枯病严重发生时发病率高达 80.0%以上[4]；另一方面，作物根系分泌的自毒物质残留于土壤

中，抑制自身生长并破坏根际微生物组结构，形成“连作障碍—病害加剧”的恶性循环[5]。

据统计，我国规模化种植区连作障碍发生面积普遍超过 20.0%，当季作物损失可达

20.0%~80.0%，经济损失达数百亿元[6]。因此，探索基于根际微生态调控的土传病害防控新

途径迫在眉睫。 

植物根际是根系周围土壤与植物、微生物发生核心互作的特殊微域[7]，其微生态过程直

接调控土壤养分转化与作物抗病能力。根系分泌物与根际微生物组的动态互作具有显著双向
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性——既能释放氨基酸、酚酸、类黄酮等特异性代谢物，定向招募有益微生物并调控其功能

基因表达，形成“植物—微生物”抗病联合体[8-12]，也易在连作条件下通过特定糖类、酚酸

衍生物等特定物质定向富集土传病原菌，形成“分泌物富集病原菌—病原菌侵染根系—分泌

物进一步适配病原菌”的恶性循环，且该循环会因自毒物质累积、土壤理化性质退化而持续

强化[13]。无人类干预时恶性互作更为普遍，形成稳定的良性互作多需植物遭遇胁迫时启动

“呼救机制”（如分泌嘌呤/嘧啶信号）或经人为调控；此外，土壤 pH、有机质含量、重金

属等胁迫因子对二者互作强度与方向起关键介导作用。 

鉴于良性互作的生态防御价值与恶性互作引发的生产难题，解析二者的调控机制、打破

恶性互作循环并强化良性互作效应，已成为破解连作障碍的关键突破口。随着多组学技术与

合成生物学的深度融合，相关研究已从现象描述深入至分子机制解析[14]。本文综述了根系分

泌物与根际微生物组协同调控植物病害的核心机制，总结了合成微生物群落构建等微生态调

控技术的创新应用，探讨该领域未来面临的挑战和发展方向，为提升土壤健康、实现作物病

害绿色防控提供理论支持和技术参考。 

1 根系分泌物与根际微生物组的协同抗土传病害机制 

1.1 根系分泌物的抗病作用 

根系分泌物是植物与土壤环境进行物质交流的关键媒介，包含糖类、氨基酸、有机酸等，

对土传病害呈现显著双向调控效应，对部分非土传病害可产生协同抑制作用，其抗病效能受

土壤质地、胶体吸附特性介导。其核心抗病路径包括：一是直接抑制病原菌生长繁殖，酚酸

类是关键抑菌类别，如阿魏酸甲酯（Methyl ferulate）可特异性靶向烟草疫霉（Phytophthora 

nicotianae）的能量代谢通路，阻断 ATP 合成并破坏线粒体膜电位[15]；苯甲酸对尖孢镰刀菌

西瓜专化型（Fusarium oxysporum f. sp. niveum）存在浓度依赖性抑制，当浓度超过 200.0 mgL-

1 时，病原菌菌丝生长量减少 83.0%~96.0%，且完全阻断孢子萌发[16]。二是定向招募有益微

生物形成抗病联合体，植物受胁迫时分泌的嘌呤/嘧啶、苹果酸、异黄酮等信号分子，可被微

生物细胞膜表面特异性受体识别，调控其运动趋向性并激活群体感应系统，促进生物膜合成

与定殖[13, 17-19]。 

环境胁迫与生物胁迫叠加时，该协同策略更具生态适应性。缺氮环境中，植物分泌芹菜

素等黄酮类信号分子，招募根际草酸杆菌科细菌，既促进氮转化，又抑制病原菌[20]；丹参受

干旱胁迫时，根系分泌β-榄香酸招募类芽孢杆菌属（Paenibacillus spp.）菌株，既缓解干旱

伤害，又增强病原菌抗性[21]。但在连作条件下，根系分泌物的部分组分可成为病原菌的特异

性趋化信号，定向富集土传病原菌并抑制有益微生物增殖，这是连作田病原菌丰度显著升高

的关键驱动因素。 

1.2 根际微生物组的功能重塑与抗土传病害机制 

自然状态下，根系分泌物通过“化学过滤”作用定向选择抗病功能菌群，微生物通过生

态位互补避免种间竞争，通过水平基因转移实现与植物的协同进化，形成稳定的抗病群落。

连作条件下，根系分泌物的恶性富集会打破该平衡，使微生物组功能向“促病”方向重塑；

仅当植物启动“呼救机制”或经人为调控后，才会形成“拮抗—竞争—免疫激活”的多层级

防御体系，主动通过四种核心途径抑制病原菌[22-23]。 

1.2.1 直接拮抗  枯草芽孢杆菌、解淀粉芽孢杆菌等多种芽孢杆菌属菌株，可分泌脂肽类化

合物、几丁质酶等抗菌活性物质，破坏病原菌细胞膜与细胞壁结构完整性，或破坏其 DNA

结构稳定性、下调致病相关基因表达[24]。如甲基营养型芽孢杆菌（Bacillus methylotrophicus）

TA-1 的发酵液对玉米茎腐病病原菌禾谷镰孢菌的抑菌率达 86.3%；非致病型丁香假单胞菌
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（Pseudomonas syringae）分泌的吩嗪-1-羧酸（PCA），能抑制典型土传病原菌番茄青枯菌

（R. solanacearum），同时对灰霉病菌（Botrytis cinerea）有协同抑制作用[8]。 

1.2.2 营养竞争  根际微生物（如植物促生菌 Plant growth-promoting rhizobacteria，PGPR）

可通过溶解土壤中难溶性磷、矿物态钾，合成铁载体螯合 Fe3+，优先吸收有效养分并占据根

际生态位，从资源获取层面抑制病原菌生长繁殖[10, 25]。健康黄瓜根际的 SHA_26、Chaetomium

等优势菌群能通过构建“营养竞争壁垒”抑制黄瓜枯萎病菌（F. oxysporum f. sp. cucumerinum）。

它们可快速分解易利用碳源，主动吸收土壤中有效氮与有效磷，同时活化难溶性磷，显著抑

制黄瓜枯萎病菌[26]。 

1.2.3 免疫激活  微生物通过激活诱导系统抗性（ISR）、茉莉酸（Jasmonic acid，JA）通路

等，增强植物对病原菌的识别与清除能力。摩西斗管囊霉（Funneliformis mosseae）在番茄根

际成功定殖后，可提高茉莉酸（JA）代谢通路关键酶活性，上调 JA 信号通路中受体基因 COI1

（Coronatine insensitive 1）表达，显著降低番茄早疫病（根际微生态调控介导的间接抗性）

的发病率[27]；根内根孢囊霉（Rhizophagus irregularis）通过激活马铃薯体内 ERF3 基因的表

达，调控水杨酸（Salicylic acid，SA）与 JA 的合成平衡，增强马铃薯对立枯病菌（Rhizoctonia 

solani）的抗性[28]。此外，摩西斗管囊霉（Funneliformis mosseae）能显著提高草莓体内超氧

化物歧化酶（Superoxide dismutase，SOD）、过氧化物酶（Peroxidase，POD）、过氧化氢酶

（Catalase，CAT）等抗氧化酶的活性，有效清除由尖孢镰刀菌（Fusarium oxysporum）侵染

引发的过量活性氧（Reactive oxygen species，ROS），进而降低草莓枯萎病的发病率[29]。 

1.2.4 自毒物质降解  连作土壤中富集的苯甲酸、阿魏酸等酚酸类自毒物质，需依赖根际有

益微生物分泌的特异性酶类降解。假单胞菌属（Pseudomonas）菌株可表达酚酸脱羧酶，24 

h 内对苯甲酸的降解率达 78.0%~89.0%[30]；伯克霍尔德菌（Burkholderia sp.）S1 分泌水杨

酸脱羧酶，在优化条件下对水杨酸的降解率可达 88.6%[30]；短波单胞菌（Brevundimonas 

naejangsanensis）N8 可同时降解阿魏酸（73.4%）和苯甲酸（83.0%），系统性缓解烟草连作

障碍[31]。 

图 1 根际微生物组的功能重塑与抗土传病害机制示意图 

Fig. 1 Schematic diagram of functional remodeling and soil-borne disease resistance mechanisms of the rhizosphere microbiome 

1.3 根系分泌物—根际微生物组的双向协同调控通路 
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根系分泌物与根际微生物组的“协同”包含良性与恶性两种动态平衡的双向互作模式，

受土壤介质介导作用显著：（1）良性互作：形成“分泌物定向调控微生物抗病功能—微生

物代谢产物反哺分泌物优化”的正向循环，最终形成稳定的“植物—微生物”抗病联合体；

（2）恶性互作：表现为“分泌物富集病原菌—病原菌破坏植物根系—分泌物组成恶化并进

一步适配病原菌”的负向循环，连作条件下会因自毒物质积累、土壤理化性质退化而持续强

化。人为调控的目标是打破恶性互作循环、强化良性互作，重构根际微生态平衡。 

根系分泌物可通过“受体结合—信号传导—基因激活”的分子链，精准调控微生物抗病

功能基因的表达。如黄瓜根系分泌物可激活贝莱斯芽孢杆菌（Bacillus velezensis SQR9）中生

防相关基因（如脂肽类抗生素合成基因）的表达[32]；香豆素可与假单胞菌属（P. spp.）菌株

的 Tsr 趋化受体（其编码基因为 tsr）特异性结合，激活胞内 σ 因子 RpoS，上调吩嗪类抗生

素合成基因簇 phzA-G 的转录水平，促进吩嗪-1-羧酸（Phenazine-1-carboxylic acid，PCA）合

成，以拮抗番茄青枯菌（Ralstonia solanacearum）[8]。土壤有机质含量会显著影响该调控过

程，有机质质量分数低于 1.5%时，根系分泌物中香豆素的稳定性显著降低（半衰期从有机

质充足组的 72 h 缩短至 48 h），直接导致假单胞菌 phzA-G 基因的表达量较有机质充足组下

降 35.0%；此时需通过施用有机肥（施用量为土壤质量的 2.0%）提升土壤有机质含量，从而

维持香豆素对假单胞菌的调控活性[33]。 

根际微生物组可通过代谢产物调控植物根系的代谢通路，优化根系分泌物组成。如假单

胞菌属（P. spp.）菌株降解苯甲酸后产生的苯乙酸，可激活小麦 MYB 转录因子，上调苯丙

氨酸解氨酶编码基因 PAL 的表达水平，促进阿魏酸合成，进一步招募链霉菌属（Streptomyces 

spp.）等有益微生物，形成正反馈循环[30]；东北黑土连作大豆田施用黑曲霉（Aspergillus niger）

与腐殖酸的复合制剂后，黑曲霉分泌的纤维素酶可降解土壤中大豆残体产生的葡萄糖，该葡

萄糖诱导大豆根系蔗糖转运蛋白编码基因 SUT4 的表达，增多的蔗糖可定向招募根际根瘤菌

（如 Rhizobium spp.），既增强固氮能力，又抑制大豆胞囊线虫（Heterodera glycines）侵染
[34]。 

2 土传病害微生态调控技术创新 

2.1 合成微生物群落构建 

合成微生物群落（Synthetic microbial communities，SynComs）是人工组装的明确种群系

统，其构建需遵循菌株无拮抗（共培养活菌数下降小于 10.0%）、生态位互补（整合抗病、

促生、养分循环功能）等原则[35]。但生产中“多样性与简洁性”难以平衡，高多样性培养成

本高，过度简化则田间稳定性不足[36-37]。抗病上，“芽孢杆菌+木霉菌”跨界组合对番茄枯

萎病防效 72.0%[38]，香蕉枯萎病专用 SynComs 借挥发性有机化合物（VOCs）将发病率从

38.0%降至 14.0%[39]；小麦功能菌株组合兼顾生物量增加 23.0%与根腐病防效 65.0%[40]。 

2.2 农业实践创新 

通过嫁接、施用功能菌剂/复合制剂、间作及生物质炭施用等方式调控根际微环境，可

有效增强植物病害抗性。嫁接易感病樱桃至“吉塞拉 6 号”抗性砧木后，根系分泌物中缬氨

酸含量降低 40.0%~50.0%、类黄酮（如槲皮素）含量升高，定向富集假单胞菌（P. spp.）与

芽孢杆菌（Bacillus spp.），樱桃冠瘿病发病率降低 60.0%以上[41]。复合菌剂/制剂应用效果

显著：针对棉花枯萎病，接种丛枝菌根真菌（Rhizophagus irregularis）与解磷菌（Bacillus 

megaterium）组合，真菌诱导棉花根系苹果酸分泌提升 38.5%以招募解磷菌，解磷菌使有效

磷含量提升 42.6%，二者协同抑制病原菌定殖（丰度降低 67.4%），防效达 68.3%[42]；连作

大豆田施用“黑曲霉+腐殖酸”复合制剂，黑曲霉降解残体使土壤有机质提升 12.0%，腐殖
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酸促进大豆黄豆黄苷分泌提升 40.0%，定向招募根瘤菌（结瘤数提升 58.0%），固氮能力增

强（植株氮含量提升 25.0%），大豆胞囊线虫发病率从 38.0%降至 14.0%[43]。玉米—大豆间

作中，玉米根系分泌门布、苯并噻唑等抑菌物质，50.0 μgmL-1 浓度下，二者对大豆疫霉孢

子萌发的抑制率分别达 89.2%、78.3%，菌丝生长抑制率分别达 76.5%、67.1%[44]。 

生物质炭施用需结合土壤 pH 调整用量：在 pH<5.5的酸性连作土壤中，施用 2.0%（m/m）、

500 ℃烧制的小麦生物质炭对番茄青枯病防控效果最优，病情指数降低 61.1%，根区土壤及

茎中病原菌数量分别减少 49.2%和 40.2%[6]；在 pH6.5~7.5 的中性土壤中，仅需施用 1.0%

（m/m）相同规格的生物质炭，即可使根际芽孢杆菌属、假单胞菌属丰度分别提升 1.5 倍、

1.2 倍，青枯菌相对丰度降低 51.7%[6]。 

2.3 基因编辑与合成生物学 

基因编辑与合成生物学技术为优化根际微生态、防控土传病害提供了精准方案。敲除水

稻蔗糖转运蛋白基因 OsSUT2，可使根系分泌物中蔗糖含量提升 42.0%~58.0%，定向富集根

际芽孢杆菌属（Bacillus）等有益菌[45]；利用 CRISPR/Cas9 技术敲除黄瓜根系β-1，4-内切

葡聚糖酶基因（CsCEL1），可降低南方根结线虫虫瘿数量与直径，三龄幼虫（Third-stage 

juvenile，J3）比例下降 27.0%[46]。 

在微生物合成生物学改造中，抗菌肽高产菌株的构建与信号感知模块优化是热点。通过

敲除 Xcn1 降解酶基因 xcnM 阻断其转化为非活性 Xcn2，替换合成基因 xcnA 的 P43 强启动

子并敲除竞争基因簇，可将其产量从 0.07 gL-1 提至 3.5 gL-1，改造后 Xcn1 对辣椒疫霉

（Phytophthora capsici）半数效应浓度（EC50）低至 0.1 μgmL-1，马铃薯晚疫病田间防效超

75.0%[47]。 

为清晰对比不同微生态调控技术的核心特征与应用差异，现将合成微生物群落构建、农

业实践创新及基因编辑与合成生物学三类关键技术的原理、优势及局限总结于表 1。 

 表 1 土传病害微生态调控技术特征对比 

Table 1 Comparison of characteristics of microecological regulation technologies for soil-borne diseases 

技术类型 

Technology type 

核心原理 

Core principle 

主要优势 

Main advantages 

局限与挑战 

Limitations and challenges 

合成微生物群落构建

Construction of synthetic 

microbial communities 

(SynComs) 

人工组装功能互补菌株，定向强化抗病

功能 Artificially assemble functionally 

complementary strains to directionally 

enhance disease-resistant functions 

功能靶向性强，可定制化

设计 Strong functional 

targeting and customizable 

design 

高多样性培养成本高，田间

稳定性不足 High culture 

cost for high diversity and 

insufficient field stability 

农业实践创新 Innovation 

of agricultural practices 

调控根际微环境，促进良性互作形成

Regulate rhizosphere microenvironment to 

promote beneficial interactions 

操作简便，环境兼容性好

Simple operation and good 

environmental compatibility 

受土壤类型影响大，效果稳

定性欠佳 Greatly affected by 

soil types and poor effect 

stability 

基因编辑与合成生物学

Gene editing and synthetic 

biology 

定向改造植物/微生物基因，优化分泌物

组成或抗菌功能 Directionally modify 

plant/microbial genes to optimize exudate 

composition or antibacterial functions 

精准高效，突破天然物种

限制 Precise and efficient, 

breaking natural species 

limitations 

生态风险评估不足，技术门

槛高 Insufficient ecological 

risk assessment and high 

technical threshold 
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3 土传病害防控的挑战与未来方向 

3.1 根际互作机制的盲区与基础研究方向 

当前研究仍存在两大前沿机制盲区：一是生态过程层面，微生物群落组装策略如何调控

互作效率、根际核心菌群生态位稳定性对互作持续性的影响等问题尚未解析；二是生态进化

层面，植物—微生物协同进化如何影响抗病功能稳定性、长期连作下病原菌的适应性进化如

何突破根际防御等规律仍不明确。此外，多数调控土传病害的关键代谢物的作用机制尚未明

确，仅香豆素-Tsr-phzA-G、柠檬酸-CitA-pvdA 两条分子通路得到验证[48-49]。 

土壤介质的介导效应研究同样不足：需结合微电极阵列、X 射线光电子能谱等技术，量

化土壤质地、pH 等理化特性的调控效应，针对红壤、黑土等典型土壤类型，构建“土壤质

地—分泌物扩散—微生物响应”的定量模型[17]。未来需依托多组学技术，筛选关键代谢物，

定位功能基因，验证代谢物与受体蛋白的结合特异性，最终构建“土壤类型—代谢物—受体

蛋白—功能基因”差异化调控网络[48]。 

3.2 微生态调控技术的转化应用瓶颈与可持续路径 

在技术转化层面，高昂成本是制约土传病害防控微生物制剂产业化的核心瓶颈，传统发

酵依赖的商品化碳氮源成本占培养基总成本的 60.0%以上。以中药渣为核心发酵基质，借助

耐高温功能菌剂降解木质素并保留药材残留的天然抗菌活性组分[50]，可使生物菌肥原料成

本较传统工艺降低 35.0%以上[51]，但需解决中药渣地域供应稳定性问题。 

生态风险评估体系缺失是制约技术可持续应用的重大隐患，未来需构建“短期—中期—

长期”三级体系：短期（1 年）监测作物产量、靶标病原菌种群数量及土壤关键理化指标；

中期（3 年）追踪根际微生物群落α多样性，避免有益功能菌群丰度显著下降；长期（5 年）

检测基因编辑菌株的水平基因转移频率，规避对土壤非靶标生物（如原生动物、蚯蚓）的潜

在生态风险[34]。 

3.3 田间推广的环境制约与精准应对策略 

土壤异质性与环境动态变化导致防控效果稳定性欠佳，例如，极端暴雨事件可使柳树

（Salix spp.）根际外生菌根真菌（核心有益菌群）丰富度与相对丰度显著下降 45.0%，伴随

腐生菌与靶标病原菌丰度升高，直接破坏根际抑病群落稳定性[52]。为此，需建立基于高通量

测序与环境传感器的一体化动态监测系统，监测参数需覆盖土壤理化参数、微生物参数及植

物生理参数，采用随机森林算法或长短期记忆网络构建智能预测模型，输出未来 7~14 d 的

病害发生风险等级，并针对不同土壤类型建立差异化子模型[50]。开发移动端应用程序，实时

推送风险预警信息与配套调控建议，形成“动态监测—风险预警—精准调控”的闭环管理体

系。 

3.4 跨学科技术融合与效能优化方向 

多学科技术的深度交叉融合是根际微生态调控精准化与高效化的关键。未来需系统构建

“土壤—作物—气象—微生物—代谢物”跨尺度多组学整合数据库，开发抗干扰原位微域传

感器，将复杂环境下的预测准确率提升至 85.0%以上 [50]。通过基因编辑技术改造抗性砧木，

耦合合成生物学策略，构建工程化功能微生物，实现“植物信号触发—微生物抗病功能激活”

的精准耦合[43]。微流控芯片技术可在模拟土壤微观结构的环境中，实时动态追踪根系分泌物

的扩散与微生物趋化定殖过程，为 SynComs 的优化与设计提供微观尺度的实验依据。 

4 结 论 

根际微生态调控技术突破了传统化学防控“治标不治本”的局限，核心价值在于打破恶
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性互作循环、强化良性互作，将土传病害防控从“被动治害”转向“主动建防”。该技术精

准靶向根系分泌物与根际微生物组双向互作的核心节点，既有效阻断病原菌富集等恶性互作

路径，又显著放大有益菌定向招募等良性互作效应，为破解连作障碍场景下的核心矛盾提供

了系统性技术方案。但根际微生态过程受土壤质地、养分库特征等整体环境的间接调控，本

文聚焦根际核心互作机制解析与调控技术创新，未系统拓展土壤环境因子的直接调控路径；

后续研究可进一步整合土壤环境要素，构建“土壤—根际—植物”全链条协同调控框架。未

来需从基础研究、技术研发、生态评估三方面协同发力，通过人工智能模型与合成生物学技

术的深度融合，实现根际微生态“定制化、精准化”调控，为农业绿色可持续发展中土传病

害的绿色防控提供核心技术支撑。 
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