
第 63 卷 第 6 期 土  壤  学  报 Vol. 63，No. 6 
2026 年 11 月 ACTA PEDOLOGICA SINICA Nov.，2026 

                          

* 国家重点研发计划（2021YFD1900400）和国家自然科学基金项目（42377121，42425703）资助 Supported by the National Key Research 

and Development Program of China（No.2021YFD1900400），and National Natural Science Foundation of China（Nos. 42377121，42425703） 

† 通讯作者 Corresponding author，E-mail：ytliang@issas.ac.cn；zhaoyuan12@tsinghua.org.cn 

作者简介：许  文（2000—），男，四川达州人，硕士研究生，研究方向为植物-微生物互作。E-mail：xw_sure@yeah.net 

收稿日期：2025–10–22；收到修改稿日期：2026–03–14；网络首发日期（www.cnki.net）：2026–04–08 

http://pedologica.issas.ac.cn 

DOI：10.11766/trxb202510220506                                                             CSTR：32215.14.trxb202510220506 

许文，张理，张慧，丁骥贤，赵远，马志远，姜美彤，梁玉婷. 根际微生物介导的植物根系细胞壁修饰及其在铝毒耐受中的作用[J]. 土

壤学报，2026，63（6）：1819–1829. 

XU Wen，ZHANG Li，ZHANG Hui，DING Jixian，ZHAO Yuan，MA Zhiyuan，JIANG Meitong，LIANG Yuting. Interactions Between 

Rhizosphere Microorganisms and Plant Cell Walls and Their Role in Aluminum Tolerance in Acidic Soils[J]. Acta Pedologica Sinica，2026，63

（6）：1819–1829. 
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摘  要：作为植物与微生物互作的重要界面，细胞壁在互作过程中常常发生组成或结构上的变化，这种变化被称为细胞壁修

饰。细胞壁修饰不仅影响植物与微生物之间的互作过程，也可能在一定程度上调节植物对酸性土壤中铝毒的耐受性。因此，

探讨微生物是否能够通过修饰植物根系细胞壁来减轻铝毒伤害，具有重要的科学意义与应用价值。本文综述了微生物对根系

细胞壁的调控机制，重点分析了微生物修饰根系细胞壁的方式及其差异特征，并探讨了这一过程在提升植物酸铝耐受性中的

潜在作用位点与调控途径。该综述旨在为深入理解植物-微生物互作机制提供理论参考，并为构建“耐铝作物-功能微生物”协

同体系提供新的研究思路。 
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Abstract: As a critical interface between plants and microorganisms, the cell wall frequently undergoes compositional or 
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structural alterations during its interactions, a process known as cell wall modification. Such modifications not only influence 

plant-microbe interactions but also play a regulatory role in enhancing plant tolerance to aluminum toxicity in acidic soils. 

Therefore, investigating whether microorganisms can alleviate aluminum toxicity through the modulation of plant root cell wall 

properties holds significant scientific importance and practical application potential. This review summarizes the regulatory 

mechanisms of microbial action on root cell walls with respect to root cell wall dynamics, focusing on the patterns and 

characteristics of microbial-induced root cell wall modifications. Furthermore, it discusses potential sites and molecular pathways 

involved in this process that contribute to improved plant resistance to aluminum toxicity under acidic conditions. The review 

aims to provide a theoretical foundation for a deeper understanding of plant-microbe interaction mechanisms and to offer novel 

insights for the development of a synergistic system integrating "aluminum-tolerant crops" with functional microorganisms. 

Key words: Acid soil; aluminum toxicity; plant cell wall; rhizosphere microorganisms 

酸性土壤通常指 pH 低于 6.5 的土壤，在全球分

布广泛，约占耕地和潜在耕地总面积的 40–50%[1]。

我国酸性土壤主要集中在南方红黄壤区域和东北地

区，约占国土总面积的 32%，且多为主要粮食产

区 [2]。这些区域水热条件优越，但酸性土壤不利于

大部分作物生长，当土壤 pH 低于 5.5 时，原本结合

于矿物晶格中的铝会大量释放为离子态游离铝，成

为限制作物生长的核心因子之一 [3]。游离铝对植物

根系具有毒害作用，抑制根系的伸长，阻碍养分

吸收，导致植物营养缺乏，降低农作物的品质与

产量 [4]。  

根际微生物（Rhizosphere Microorganisms）是

指定殖于植物根际微域环境中的细菌、真菌、古菌

等微生物集合体，被称为“植物第二基因组”[5]。

其中，植物根际促生菌（ Plant Growth-Promoting 

Rhizobacteria，PGPR）作为一类具有明确促生功能

的有益微生物[6]，通过直接与间接机制协同调节植

物生长发育。在土壤养分循环方面，根际微生物能

够参与氮、磷、钾等关键元素的转化，促进根系环

境中的养分循环，提供植物生长所需营养。在应对

生物胁迫方面，根际微生物能够通过合成抗生素、

溶菌酶等物质以抑制病原菌，帮助植物抵御病害。

此外，根际微生物在改善土壤性质方面也发挥了重

要作用，如增强土壤团聚体的稳定性，调节土壤 pH，

缓解酸胁迫，从而提升植物抗逆性[7–10]。植物与微

生物通过物质交换、信号传导与功能互补，协同应

对生物与非生物胁迫，维持生存与生态功能稳定性，

并共同形成一套紧密的共生韧性机制。 

植物细胞壁是支撑和保护细胞的关键结构，也

是植物与外界环境沟通、营养运输的重要参与者。

根系细胞壁作为植物与根际微生物互作的首要界

面，在植物适应酸性土壤过程中发挥核心作用。根

际细菌和真菌能与根系细胞壁发生多种互作，显著

影响植物的生理功能与环境适应性。微生物通过根

系细胞壁界面促进植物对土壤养分的吸收，并增强

其抗逆能力。本综述旨在系统解析根际微生物与植

物在细胞壁界面上的互作机制，为理解酸性土壤胁

迫下的植物-微生物互作提供理论基础。 

1  根际微生物对根系细胞壁的修饰机制 

1.1  根系细胞壁结构、功能与常见修饰机制 

根系细胞壁是构建根系形态、决定根系功能的

基础，也是根系与根际环境物质进行交换的首要界

面[11]。植物细胞壁由胞间层、初生壁和次生壁三部

分组成，主要成分包括纤维素、半纤维素和果胶，

并含有少量的糖蛋白和酶类（表 1）。胞间层位于相

邻细胞的初生壁之间，主要由果胶组成，起到粘接

相邻细胞并提供缓冲作用。初生壁是细胞分裂过程

中由原生质体合成的薄层结构，含有纤维素、半纤

维素和果胶，具有柔韧性和可扩展性，同时对小分

子物质具有渗透性。次生细胞壁是在某些细胞的初

生壁内侧形成的坚硬细胞壁结构，结构较厚，由纤

维素、半纤维素和木质素组成，主要用于防水和保

护细胞[12]。 

大量研究表明，植物根系细胞壁是酸性土壤中

铝（Al）毒害的主要结合位点[13-14]。Al3+为带正电

荷的离子，能够迅速与细胞壁中的负电荷位点结合，

主要作用于低甲基化果胶和带有高度官能团端基的

半纤维素[15]。植物细胞壁的修饰是植物对环境胁迫
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反应的常见机制，通常分为两类：快速反应和长期

反应。快速反应是指细胞壁特定组分在特定修饰酶

的作用下，细胞壁组分在短时间内发生直接变化[16]

（表 1）；长期反应则涉及多个参与细胞壁代谢的基

因，在外界环境的激活下，维持植物在胁迫条件下

的生长[17]。Eticha 等[18]发现，Al3+与细胞壁的结合

量不仅受果胶含量的影响，还与果胶的甲基化程度

密切相关：耐铝型玉米的根细胞壁中果胶含量较低

且甲基化程度较高，从而降低了果胶与 Al3+的结合

能力。Mao 等[19]观察到，在铝胁迫条件下，多个与

木质素合成相关的细胞壁修饰基因表达上调，且铝

敏感型水稻根部细胞壁中的木质素积累量显著高于

耐铝型。这些研究表明，细胞壁的修饰是植物在酸

性铝毒胁迫下提升耐受性的关键途径。 

表 1  植物细胞壁主要组分及其功能与合成相关酶 

Table 1  Functions of main components in plant cell wall and their synthesis-related enzymes 

组分 

Component 

组成 

Composition 

功能 

Function 

相关酶 

Related Enzymes 

参考文献 

References 

纤维素

Cellulose 

由 β-（1，4）- 连接的葡聚糖链组

成，形成多尺度纤维 

是植物细胞壁的承重

聚合物，为细胞提供

机械支撑，其微纤丝

的取向决定细胞形态

发生 

由多个纤维素合酶 A

（CESA）和其他辅助蛋白

组合而成的纤维素合酶复

合体（CSC）以 UDP - 葡

萄糖为底物，最终形成纤

维素微纤丝 

[20-21] 

半纤维素 

Hemicellulose 

包括木聚糖、木葡聚糖、甘露聚糖、

葡甘露聚糖和 β-（1，3；1，4）- 葡

聚糖等，均含 β-（1，4）- 糖基连

接的主链，且主链常被多样糖基残

基取代 

作为交联多糖参与细

胞壁结构构建，影响

纤维素微纤丝的取向

和捆绑；作为信号分

子参与调控植物 

代谢。 

主链由纤维素合酶类似蛋

白（CSL）合成，多种糖

基转移酶（GT）参与侧链

的修饰，如葡萄糖醛酸转

移酶、木糖基转移酶、半

乳糖基转移酶等 

[11，22] 

果胶 

Pectin 

以 α-（1，4）- 连接的半乳糖醛酸

（GalA）为主链，包括三种结构域：

同型半乳糖醛酸（HG）、鼠李半

乳糖醛酸 I（RG-I）、鼠李半乳糖

醛酸 II（RG-II） 

形成凝胶状基质填充

在纤维素微纤丝之

间，影响细胞壁壁厚、

水合度、孔隙率、离

子交换能力，其甲基

酯化程度影响细胞生

长和形态。 

由特定糖基转移酶（GT）

催化形成主链和侧链，在

一系列修饰酶作用下形成

功能型果胶，如：果胶甲

基转移酶（PMT）、果胶

乙酰转移酶（PAE）、果

胶甲酯酶（PME）等 

[23-24] 

 

1.2  根际微生物对根系细胞壁的修饰机制 

土壤中的微生物在附着于植物根系细胞壁时，

通常需要通过释放分泌物等方式改变细胞壁的结

构，以应对植物的多重防御机制。如图 1 所示，微

生物可通过多种途径修饰根系细胞壁，包括：利用

碳水化合物活性酶（Carbohydrate-Active Enzymes，

CAZymes）来降解植物根系细胞壁；通过分泌植物

激素调节植物根系细胞壁结构；以及通过改变根际

土壤理化性质间接修饰根系细胞壁等。 

在利用碳水化合物活性酶来降解植物细胞壁方

面，微生物可通过多种酶降解细胞壁，其中包括糖

基水解酶（Glycoside Hydrolases，GH）、多糖裂解

酶（Polysaccharide Lyases，PL）、碳水化合物酯酶

（ Carbohydrate Esterases ， CE ） 和 辅 助 活 性 酶

（Auxiliary Activity Enzymes，AA）[25–27]。例如，根

瘤菌等常见的共生细菌，在侵染豆科植物根系时，



1822 土    壤    学    报 63 卷 

http://pedologica.issas.ac.cn 

依 赖 分 泌 细 胞 壁 降 解 酶 （ Cell Wall-Degrading 

Enzymes，CWDEs）。这些酶通常特定作用于果胶、

纤维素和半纤维素等细胞壁组分，尤其是 GHs、PLs、

CEs，它们是微生物与植物细胞壁交互过程中最常

见的几类 CWDEs。GHs 通过内切或外切的方式水解

多糖中的糖苷键，生成单糖、寡糖或糖复合物，包

括 果 胶 酶 （ Pectinase ）、 聚 半 乳 糖 醛 酸 酶

（Polygalacturonase）、葡聚糖酶（Glucanase）、纤维

素酶（Cellulase）和木葡聚糖酶（Xyloglucanase）[28]。

PLs 能够消除酸性多糖中的某些活化糖苷键，产生

不饱和寡糖，包括果胶酸酯裂解酶（Pectate Lyase）、

果胶酸裂解酶（Pectinesterase Lyase）和寡聚半乳糖

醛酸裂解酶（Oligogalacturonate Lyase）。CEs 广泛

存在于动植物和微生物中，负责水解和合成酯类，

如 PME 和果胶乙酰酯酶（Pectin Acetylesterase）[29]。 

 

图 1  根际微生物对植物根系细胞壁的修饰机制 

Fig. 1  The modification mechanism of rhizosphere microorganisms 
on the cell walls of plant roots 

在分泌植物激素方面，根际微生物能合成和分

泌多种植物激素，包括生长素、赤霉素、细胞分裂

素、乙烯和脱落酸，这些激素可以调节植物内源激

素的平衡，或干扰激素的信号通路，从而调控植

物的生长发育，如侧根形成、根伸长和细胞分裂

等 [30-32]。研究表明，大部分根际促生菌能够合成吲

哚-3-乙酸（Indole-3-Acetic Acid，IAA），这是一种

已知的生长素，能够通过上调细胞壁修饰蛋白的表

达和活性，促进细胞壁松动[33]，进而使得更多根系

分泌物进入根系微环境，为微生物提供营养，从而

实现根际促生菌与植物的互利共生[34]。 

此外，在间接修饰根系细胞壁途径中，根际微

生物可通过其代谢作用及分泌有机酸、胞外蛋白等

物质，改变根际土壤理化性质，如提高酸性土壤的

pH、增加土壤团聚体的形成、促进矿物质的溶解等，

间接修饰根系细胞壁，以及改变植物的生理状态[35]。

例如，土壤中的钙通常以难溶形式存在或被吸附在

土壤团聚体中，微生物通过风化或溶解作用将其转

化为植物易吸收的形式，促进植物对钙的吸收[36]。

钙与根系细胞壁中的果胶层的羧基结合，增强果胶

的交联程度，既有利于植物生长，也有助于根系细

胞壁的耐逆修饰，提升植物的抗逆性[37]。根际微生

物还可通过提高酸性土壤的 pH，从而缓解植物遭遇

的酸铝胁迫，对根系细胞壁进行适应性修饰，进而

促进根系在酸铝胁迫下的生长[10]。 

2  不同土壤微生物对根系细胞壁的修

饰特征 

2.1  病原菌对根系细胞壁的影响 

细胞壁是保护植物细胞免受病原菌入侵的第一

道防线，既提供了坚固的机械屏障，又参与免疫信

号的感知与传导[38]。细胞壁的主要成分——纤维素、

半纤维素、果胶、木质素和栓质——通过交联形成

高强度网络，使病原菌难以直接穿透；同时，表皮

层的蜡质-角质层以及后期的木质化或矿化（如二氧

化硅、钙的沉积）进一步提升了细胞壁的硬度和防

水性[39]。例如，枯萎病菌（Fusarium oxysporum）

是典型的土壤传播根系病原菌，能够侵入豆类、番

茄等作物的根组织并导致枯萎症状。该真菌在根际

通过分泌多种 CWDEs，如纤维素酶、果胶酶和半纤

维素酶，破坏植物细胞壁的主要多糖组分，从而实

现侵入[40]。当病原菌分泌 CWDEs 试图破坏植物细

胞壁时，可能会激活植物的病原相关分子模式触发

的免疫（PAMP-Triggered Immunity，PTI），这个过

程往往伴随植物根系细胞壁的修饰。具体而言，当

植物的细胞壁被微生物的一系列 CWDEs 分解时，

产生的内源性分子如低聚糖等，同样也会作为一种

免疫激活信号激活 PTI。例如，在拟南芥中，细胞

的 防 御 基 因 能 对 果 胶 降 解 物 低 聚 半 乳 糖 醛 酸

（Oligogalacturonides，OGs）做出快速的响应并表达，

实现及时地抑制病原微生物的生长[41]。  

2.2  共生真菌对根系细胞壁的影响 

与病原菌通过主动破坏细胞壁屏障以侵入宿主

体内的方式不同，根际共生菌的进入往往依赖宿主

诱导的细胞壁修饰，从而实现定殖并建立共生关

系 [42]。其中，丛枝菌根真菌（Arbuscular Mycorrhizal 



6 期 许  文等：根际微生物介导的植物根系细胞壁修饰及其在铝毒耐受中的作用 1823 

 

http://pedologica.issas.ac.cn 

Fungi，AMF）是最为典型的共生体之一，能够与

约 80%的陆生植物形成互作。AMF 依赖宿主提供

碳源，协助宿主促进对水分和养分的吸收。研究表

明，AMF 定殖显著改变了宿主根系的激素代谢与

细胞壁成分，促进 IAA、GA、ETH、ABA、CK 等

激素水平升高，并通过上调糖基转移酶等与细胞壁

代谢相关的酶，增加根细胞壁中纤维素和半纤维素

的积累 [43-44]。值得注意的是，细胞壁结构与植物激

素合成间存在双向调控关系：植物激素调节细胞壁

代谢，而细胞壁组分缺陷亦可反向影响激素合成与

信号传导，从而共同参与营养吸收和防御反应[45-46]。 

除 AMF 外，根瘤形成同样依赖宿主细胞壁的

重塑。根瘤菌分泌的结瘤因子（Nod factor）可被根

毛细胞识别，诱导细胞骨架快速重排，导致根毛弯

曲并形成局部细胞壁内陷 [47]。在卷曲部位，根细

胞壁被局部降解并重新合成，形成管状的细胞壁

内陷——结构感染线（Infection Thread，IT）[48]。

在此过程中，细胞壁发生局部降解与再合成，形成

IT。IT 的延伸伴随着细胞壁材料与胞外基质在尖端

的沉积，以及局部细胞壁的持续重塑，使其能够穿

过根毛并进入皮层，实现细菌的深入定殖。在根瘤

菌感染过程中，果胶酶、半纤维素酶等细胞壁修饰

酶的精准定位释放，以及细胞骨架的协同调控，共

同构建了机械与信号的双重屏障，为根瘤的形成提

供了结构与分子基础[49]。 

2.3  其他细菌对根系细胞壁的影响 

细菌与根系细胞壁的交互可调控根系细胞壁组

分与结构的修饰。短小芽孢杆菌 INR�7（Bacillus 

pumilus INR-7）在小米表皮组织中诱导木质素堆积，

形成更厚的次生壁，增强对病原真菌的屏障作用；

短小芽孢杆菌 SE34（Bacillus pumilus SE34）与枯草

杆菌 UMA F6639（Bacillus subtilis UMA F6639）处

理后，根系木质素水平升高，显著提升对病原真菌

的 抑 制 效 果 [50] 。 注 入 荧 光 假 单 胞 菌 63-28R

（Pseudomonas fluorescence 63-28R）或恶臭假单胞菌

（Pseudomonas putida）的根系同样出现木质素累积，

进而阻止根腐病原终极腐霉（Phythium ultimum）的

侵 染 [50] 。 此 外 ， 巴 西 固 氮 螺 菌 （ Azospirillum 

brasilense）通过激活根系过氧化酶，促进酚类底物

的聚合，使细胞壁交联度提升，导致根细胞伸长受

抑，进而改变根系形态（如侧根增多、主根伸长受

阻）[51]。 

3  根际促生菌增强植物耐铝的根细胞

壁修饰机制 

尽管根系细胞壁作为植物-微生物交互的界面

越来越受到关注，但现有研究多集中于宿主细胞

壁在抵御病原菌侵染或促进共生益生菌定殖中的

作用。对于有益根际微生物能否通过修饰根细胞

壁来提升植物对酸铝胁迫的抵抗力仍缺乏系统研

究。基于前文所述的微生物调控细胞壁的机制，

本文总结了根际促生菌在增强根细胞壁耐铝性的

潜在作用途径。  

3.1  微生物介导根系细胞壁修饰增强植物耐铝性

的位点 

如图 2 所示，植物细胞壁中的主要多糖，如果

胶、半纤维素充当了细胞壁中铝离子（Al3+）的主

要结合位点[52]。由于 Al3+带有正电荷，它能与细胞

壁上的负电荷结合位点结合，尤其是细胞壁中的低

甲基化果胶和具有高度官能化端基的半纤维素部

分 [15]，这些区域能迅速与 Al3+发生络合反应。研究

表明，约 90%的铝在烟草细胞的细胞壁中累积[13]，

而 在 玉 米 根 尖 细 胞 壁 中 的 铝 累 积 量 更 是 超 过

85%[14]。一般认为，细胞壁上与铝结合的位点越多，

植物对酸铝的耐受能力越弱[53]。这主要是因为结合

在植物根系细胞壁上的铝会显著改变细胞壁的化学

和物理性质。研究表明，铝胁迫会诱导细胞壁中多

糖、木质素和胼胝糖的过度积累，导致细胞壁刚性

增强、延展性降低，从而抑制根系的伸长 [54]。Van

等[55]的研究发现，铝胁迫可增加南瓜幼苗根细胞壁

中 果 胶 、 纤 维 素 和 半 纤 维 素 的 含 量 ； Tabuchi 和

Matsumoto[56]、Yang 等[57]分别在小麦和水稻的铝处

理实验中观察到根系细胞壁的增厚以及相应成分的

积累。过量的多糖在细胞壁中的堆积会影响其正常

生理功能，如细胞壁的僵化和增厚[3]。此外，铝的

积累还可能干扰细胞壁的正常功能。Al3+能够取代

Ca²�参与细胞壁的交联，进一步加剧细胞壁僵化，

抑制细胞的分裂和伸长[58]。由于 Al3+具有特异的化

学性质，它与细胞壁的结合会干扰细胞壁蛋白和酶

的活性，抑制细胞壁的物理伸展和生理功能，并影

响根细胞壁上重要离子的吸附位点，如 K+、Ca2+

等[59]。这些效应抑制了植物对水分和矿物质离子的

吸收与转运，并对细胞的运输和代谢产生不利影响。
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因此，微生物能否通过根际对话，调控根系细胞壁

修饰，减少细胞壁中多糖的累积，进而减少细胞壁

上的铝结合位点，对提高植物对酸铝的耐受能力具

有重要意义。 

3.2  微生物通过酶介导的根系细胞壁修饰提高植

物耐铝性 

根际微生物通过调控一系列酶的活性参与细胞

壁的修饰过程，其中木葡聚糖内转糖基酶 /水解酶

（Xyloglucan Endotransglycosylase/Hydrolase，XTH）

和果胶甲酯酶（Pectin Methylesterase，PME）等酶

类是植物细胞壁耐铝修饰的主要机制[18，60]。根际微

生物可能通过分泌关键酶类或调控酶活性参与植物

根系细胞壁的耐铝修饰（图 2）。 

根际微生物可调控 XTH 活性。木葡聚糖作为

半纤维素的一种，是植物细胞壁中 Al3+的结合位

点之一。在一株假单胞菌（Pseudomonas sp. UW4）

的基因组中检测到与植物 XTH 同源的 GT-16 基

因，提示该菌株具备 XTH 活性，可通过催化木葡

聚糖分子的转移与水解，调节木葡聚糖链的断裂

与重组，修饰细胞壁中的纤维素-木葡聚糖复合结

构 [61]。Zhu 等 [54]研究发现，XTH31 可促进木葡聚

糖在细胞壁中的积累，从而增加 Al3+的结合量；

而 XTH31 基因敲除或其表达抑制会减少 Al3+的结

合量，并增强植物的耐铝性。因此，通过释放 XTH

酶类，根际微生物可能提高根系细胞壁的耐铝修

饰能力。  

 

图 2  根际微生物对植物根系细胞壁的潜在耐铝修饰位点 

Fig. 2  The potential aluminum-resistant modification sites on the cell walls of plant root by rhizosphere microorganisms 

根际微生物可调控 PME 活性。细胞壁中的大部

分果胶处于高度甲酯化状态，在 PME 作用下，果胶

发生去甲酯化，释放带负电荷的羧基基团与 Al3+结

合，从而固定 Al3+[62]。Maron 等[63]在铝胁迫下对玉

米转录分析的研究中观察到，铝处理使得铝耐受型

和铝敏感型玉米基因型中的 PME 均表达上调，而在

铝敏感型基因型中，PME 的表达更为显著。链霉菌

属（Streptomyces sp.）在根际中表现出丰富的酶活

性，包括多种果胶降解酶，且其基因组中常含有

PME 基因，提示其潜在的产酶能力[64]。此外，植物

根际的一些芽孢杆菌（Bacillus sp.）也被检测到能

够产生 PME[65]。这些证据表明，根际微生物可能通

过释放 PME 参与植物根系细胞壁的耐铝修饰。 

除了上述两种细胞壁修饰酶外，根际微生物还

可能通过其他途径参与细胞壁的耐铝修饰。细胞壁 

遭 遇 铝 毒 的 主 要 特 征 即 细 胞 壁 上 多 糖 的 过 量 累

积，而根际微生物分泌大量 CWDEs，其底物包括

果胶、半纤维素等在内的多种细胞壁多糖 [27]。因

此，当植物遭遇铝毒时，根际微生物可能通过分

解多余的细胞壁多糖组分，直接缓解植物遭遇的

酸铝胁迫，恢复根系生长。根际微生物信号激活

的植物免疫系统还可能引起植物根系细胞的木质

化和胼胝质沉积 [66]。木质素强化细胞壁，增强其机

械强度和对病原体入侵的抵抗力，同时还在固定有

毒金属方面发挥作用，有助于维持根系结构的完整

性，增强对盐分和金属毒性的耐受性。 

3.3  微生物通过植物激素介导的根系细胞壁修饰

提高植物耐铝性 

植物激素是调节植物生长发育的次生代谢产
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物，可在酸铝胁迫下，直接调节细胞壁修饰酶的活

性或基因表达，参与细胞壁结构的动态调整，从而

抵御铝毒性[67-68]。微生物可通过调控植物内部的激

素信号网络，参与植物生长发育的调节[69]，这一过

程可能参与植物细胞壁的耐铝修饰。 

根际微生物可能通过调节植物生长素（Auxin，

IAA），参与根系细胞壁的耐铝修饰。IAA 是植物体

内重要的生长调节因子[70]，能够在酸铝胁迫下调控

细胞壁修饰相关基因，如 PME 等[71]，从而缓解根

系生长受抑制的现象[40]。部分微生物可以调节植物

体内 IAA 水平，从而提高植物对非生物胁迫的耐受

能力，如假单胞菌（Pseudomonas spp.）、巴西固氮

螺菌（Azospirillum brasilense）等在不同作物根际均

被报道具备 IAA 合成能力，能够促进根系在非生物

胁迫下的生长[72-73]。尽管没有直接证据表明根际微

生物通过 IAA 对根系细胞壁进行耐铝修饰，但间接

证据表明，酸铝胁迫最典型的特征是使细胞壁僵硬

从而限制根系生长，而生长素对根系生长发育有直

接影响[74]。有大量研究报道根际微生物参与植物的

生长素通路调节从而促进植物根系生长，例如芽孢

杆菌（Bacillus spp.）对马铃薯的生长有积极的促生

作用[75]。因此，细菌提供的少量 IAA 可能有效增加

植物在酸铝胁迫中根的表面积和长度，提高植物获

取土壤养分的能力。 

根 际 微 生 物 可 能 通 过 调 节 脱 落 酸 （ Abscisic 

Acid，ABA），参与根系细胞壁的耐铝修饰。ABA

是植物体内一种重要的应激激素[76]，可通过上调水

稻根系中细胞壁耐铝修饰相关基因的表达水平，如

STAR1 等的表达来实现耐铝调控[77]。多种根际微生

物，如恶臭假单胞菌（Pseudomonas putida）等可通

过 ABA 的调节，显著改善作物的营养吸收、抗逆性

和产量[78]。因此，根际微生物可能通过调节植物体

内的 ABA 信号通路对根系细胞壁进行耐铝修饰。 

根际微生物可能通过调控赤霉素（Gibberellin，

GA）参与根系细胞壁的耐铝修饰。GA 是一种促进

植物生长的核心激素[79]，通过调控细胞壁修饰酶的

表 达 与 活 性 以 缓 解 铝 毒 ， 例 如 拟 南 芥 幼 苗 中 的

AtXTH21 和水稻中的 OsXTH8[80-81]。此外，赤霉素

还能够通过与其他激素信号的相互作用来缓解铝

毒，例如抑制乙烯生物合成基因的表达，减少铝胁

迫诱导的乙烯过量合成，间接减少生长素的异常积

累，从而维持细胞壁的正常重构[82]。部分根际微生

物通过产生 GA 参与植物生长过程，例如，接种

产 GA 的鞘氨醇单胞菌 sp. LK11（Sphingomonas sp. 

LK11）的番茄植株在各种生长特性上都有显著提

高 [83]。  

3.4  微生物介导根系细胞壁修饰增强植物耐铝性

的其他途径 

根际微生物还可能通过其他化合产物对根系

细胞壁进行修饰，进而提升植物的耐铝能力。Liu

等 [84]在构建合成菌群促进大豆耐铝性的实验过程

中发现，合成菌群的参与上调了几种细胞壁修饰相

关基因的表达，同时还促进了植物黄酮类化合物的

合成，增强了植物对氮的获取，由于 NH4
+在细胞

壁界面能与 Al3+形成竞争关系，从而帮助植物更好

地适应铝毒。此外，根际微生物还可通过分泌有机

酸（如苹果酸、柠檬酸）或产生外泌多糖（Exopoly 

Saccharides，EPS），在根细胞壁表面形成络合层，

竞争性地阻止 Al3+与细胞壁羧基（主要是果胶、半

纤维素）结合[85]。 

4  结论与展望 

根系细胞壁是植物抵御酸性土壤中铝毒性的首

要屏障，其结构和组成的动态变化直接影响植物的

酸铝耐受能力。细胞壁的果胶、半纤维素含量与果

胶甲酯化程度等理化特性决定了其与铝离子的结合

效率，而细胞壁修饰酶进一步调控了细胞壁与铝离

子的结合能力。在植物与微生物互作过程中，根际

微生物通过分泌有机酸、降解酶和次生代谢物，不

仅缓解土壤酸度和铝毒性，还可能诱导植物细胞壁

的适应性修饰，从而提升植物微生物共生体系对酸

铝胁迫环境的抵抗韧性。在对植物细胞壁的修饰过

程中，微生物可能通过释放多糖降解酶释放植物细

胞壁中的低聚糖，从而获取碳源。例如，一个细菌

群落通过剪切根系细胞壁中的木葡聚糖侧链，释放

低聚糖，进一步促进了微生物的生长并形成了正反

馈循环[86]。这种双重效应表明，植物与根际微生物

群落之间存在互惠关系：微生物不仅通过调控植物

的抗逆性来促进自身的定殖和生长，还增强了植物

对环境胁迫的适应能力。需要注意的是，根际微生

物修饰植物细胞壁的作用对植物铝耐受性的影响并

非总是正向的。尽管已有研究普遍认为根际微生物
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通过络合 Al3+、调节根际 pH 或诱导植物防御反应

来缓解铝毒[10]，但另一方面，某些微生物也可能通

过改变根系细胞壁的组成和结构，增加植物对铝的

敏感性。由于根系细胞壁是铝离子的主要结合位点，

铝离子主要与果胶和半纤维素中的羧基结合。当微

生物诱导使果胶含量增加或降低果胶的甲基酯化程

度时，细胞壁中可供铝离子结合的负电荷位点将显

著增加，从而促进铝离子在细胞壁中的积累。 

未来研究需进一步解析微生物效应蛋白与植物

细胞壁受体互作的分子机制，尤其是跨界信号传递

的协同效应，结合单细胞测序和空间转录组技术，

有望揭示根际微环境中细胞壁动态修饰的时空特

征。此外，利用基因编辑技术靶向调控细胞壁合成

关键基因，构建高效稳定的合成菌群（SynComs）

或耐铝植物，将为探索酸性土壤生态修复提供新策

略，并为农业实践中的土壤改良和抗逆育种奠定理

论基础。 
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