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根际微生物对药用植物品质影响的研究进展  
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摘  要：根际微生物作为植物根系区域的核心生态因子，其群落结构与功能多样性直接影响药用植物养分利用、逆境响应及

次生代谢产物合成。系统阐明根际微生物调控药用植物品质的作用机制，对发展基于微生态调控的生态化栽培技术、稳定药

材道地性具有重要意义。系统综述了根际微生物通过改善营养吸收、调控内源激素平衡、诱导系统抗性（induced systemic 

resistance,ISR）及直接参与活性成分合成等途径影响药用植物品质的核心机制，总结根系分泌物介导的根际微生态调控、微

生物菌剂改良及合成菌群构建等应用策略，并剖析功能菌剂田间定殖不稳定、与土著微生物竞争等实际瓶颈，旨在为药用植

物根际微生态与道地药材绿色生产提供理论参考。 
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Abstract: As a core ecological factor in the root zone of plants, rhizosphere microorganisms’ community structure and functional 

diversity directly affect medicinal plants’ nutrient utilization, stress response, and secondary metabolite synthesis. Systematically 

elucidating the mechanisms by which rhizosphere microorganisms regulate medicinal plant quality is of great significance for 

developing ecological cultivation techniques based on microecological regulation and stabilizing the genuine characteristics of 

medicinal herbs. This paper systematically reviews the core mechanisms by which rhizosphere microorganisms influence medicinal 

plant quality through improving nutrient absorption, regulating endogenous hormone balance, inducing systemic resistance (ISR), and 

directly participating in the synthesis of active compounds. It also summarizes application strategies such as rhizosphere 

microecological regulation mediated by root exudates, microbial inoculant improvement, and construction of synthetic microbial 

communities, while analyzing practical bottlenecks such as unstable field colonization of functional microbial inoculants and 

competition with native microorganisms, aiming to provide a theoretical reference for the rhizosphere microecology of medicinal plants 
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and the green production of authentic medicinal herbs. 

Key words: medicinal plants; rhizosphere microorganisms; root exudates; microbial inoculants; synthetic communities 

越来越多的研究揭示，根际微环境是塑造药用

植物品质不可或缺的关键环节[1]。根际作为受根系

活动强烈影响的狭窄土壤区域，是植物与土壤微生

物进行物质、能量和信息交换的核心界面[2]。定殖

于此的细菌、真菌、放线菌等微生物，与植物根系

共同构成了一个复杂的共生生态系统。它们通过促

进养分活化与吸收分泌生长调节物质、诱导系统抗

性等方式，深刻调控着寄主植物的生长发育与代谢

活动[3]。其中，根际微生物群落的结构与功能多样

性，是影响植物养分利用、逆境响应及次生代谢产

物合成的关键生物学驱动力[4]。大量研究表明，特

定药用植物的根际微生物区系与其生物量积累和

活性成分含量存在显著相关性[5-6]。当前，高通量测

序与多组学联用技术揭示了根系分泌物驱动微生

物组装、微生物信号触发宿主代谢重编程的路径，

明确了丛枝菌根真菌（（arbuscular mycorrhizal fungi，

AMF）、植物根际促生菌（plant growth-promoting 

rhizobacteria，PGPR）等功能类群通过改善矿质营

养、重塑激素平衡、激活 MAPK/WRKY 等防御通

路，定向调控苯丙烷、萜类、生物碱等核心代谢途

径。与此同时，连作障碍与道地性形成研究进一步

证实，根际微生态失衡的表现为有益功能群衰减、

病原菌富集及化感自毒物质累积，其是导致药材产

量与品质同步下降的核心机制，而微生物菌剂或合

成菌群的定向引入可有效修复此类失衡[7]。基于此，

本文系统阐释根际微生物通过营养改善、激素重编

程、系统抗性诱导及直接参与代谢 4条路径协同塑

造药材品质的机制；同时，聚焦根系分泌物介导的

定向调控、合成菌群构建及菌剂改良等前沿策略，

并针对田间定殖不稳定、土著微生物竞争等实际应

用瓶颈提出策略。本研究以人参、三七、黄芪等根

及根茎类药材为核心对象，旨在为提升此类药材的

品质、克服连作障碍、解析与维持道地性提供理论

参考。 

1  药用植物栽培面临的问题 

在药用植物的传统栽培模式中，集约化、高密

度及长期单一种植方式引发了诸多生态与农学问

题，严重制约了药材的产量与品质提升[7]。其中，

连作障碍是许多药用植物，特别是块根、块茎类药

材可持续生产面临的最严峻的挑战[8]。连作障碍的

形成是多重因素协同作用的结果，而根际微生态失

衡被认为是其核心机制[9]。长期单一种植导致植物

根系分泌物（（如特定有机酸）持续在根际土壤中积

累，常引起土壤 pH 值下降，即土壤酸化[10]。土壤

酸化会改变金属元素的有效性，既影响植物对必需

矿质元素的吸收，也可能提高铝、锰等有毒元素的

活性，进而抑制根系发育与养分吸收过程[11]。同时，

根际微生物群落结构的失调会直接干扰氮、磷、硫

等关键元素的生物地球化学循环效率。 

此外，药用植物在生长过程中分泌至根际的次

生代谢产物，在连作条件下不断累积，可形成具有

化感自毒作用的物质，抑制同种植物种子萌发与幼

苗生长[12]。研究发现人参根系分泌物中的某些氨基

酸和糖类可作为趋化物，促进连作障碍形成，同时

导致土传病原微生物持续增殖，病害发生频率与严

重度显著增加[13]。连作障碍的直接表现是药用植物

产量与品质的同步下降[14]。品质退化主要体现在主

要活性成分含量降低、各成分比例失调以及药材

（ 道地性”特征的丧失。有学者发现，在党参的连作

地块中，其标志性活性成分如炔苷和多糖的积累均

受到显著抑制[15]。这种品质衰退与根际微生态的恶

化直接相关：持续的单一栽培破坏了土壤微生物群

落的多样性及功能稳定性，导致有益微生物丰度与

功能下降，而潜在病原菌或有害菌群比例上升，根

际微生态平衡由此被打破[16]。 

2  根际微生物对药用植物形成的影响 

根际微生物调控药用植物品质的过程具有多

层面、系统性的特点，二者相互作用，互利互惠，

其作用机制涉及植物基因驱动的根际微生物群落

自组装、养分循环调控、免疫应答诱导以及活性成

分积累等多个生物学层面。这些机制相互关联、协

同作用，共同影响药用植物的生长发育及其活性成

分的积累，具体调控网络如图 1所示。 

2.1  改善营养吸收与水分利用，促进基础生长 

土壤中的氮、磷、钾等矿质营养元素多以植物

难以直接吸收的化合物形式存在。根际微生物通过

其独特的生理生化功能，将这些营养物质转化为植

物可利用的有效形态，从而为药用植物的旺盛生长

和次生代谢产物的合成提供充足的物质和能量。

AMF的菌丝网络可以延伸至植物根系难以触及的 
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图 1  根际微生物与药用植物互作机制 

Fig. 1  Mechanism of rhizosphere microorganisms interacting with medicinal plants 

土壤区域，极大地增加了养分吸收的表面积。特别

是对于磷元素的吸收，AMF通过分泌磷酸酶和有机

酸来活化土壤中被固定的磷，显著提高植物对磷的

吸收效率[17]。接种 AM真菌能促进丹参对 N、P等

矿质元素的吸收和药用成分的积累[18]。AM真菌形

成的外生菌丝扩大了黄芩根系吸收范围，内生菌丝

在黄芩根皮层细胞间隙和细胞内形成泡囊和丛枝

结构， 加快了根系对土壤营养物质（（特别是 P）的

吸收和运输，从而促进黄芩生长[19]。植物根际促生

菌（（plant growth-promoting rhizobacteria，PGPR）是

一类定居于植物根际，能够通过直接或间接方式促

进植物生长的有益细菌。它们可以通过固氮作用将

空气中的氮气转化为植物可利用的氨，通过解磷、

解钾作用将土壤中难溶的磷、钾元素释放出来[20]。

此外，许多 PGPR还能产生铁载体，通过与 Fe3+高

亲和性地螯合，促进植物对铁元素的吸收，缓解因

缺铁导致的生理胁迫[21]。在干旱等非生物胁迫条件

下，AMF的菌丝网络如同一个天然的 水分泵”，增

加了水分吸收，改善了植物体内的矿质营养。AMF侵

染后植物的光合作用、蒸腾作用以及气孔导度都得到

增强，促进植物对水分的吸收[22]。根际微生物通过改

善植物的矿质营养和水分状况，不仅直接促进了植

物的生物量积累，更为次生代谢产物的合成提供了

充足的原料和能量，从而在基础上保障和提升了药

用植物的产量与品质。 

2.2  调控植物内源激素平衡，影响次生代谢流向 

在药用植物的栽培与品质形成过程中，根际微

生物通过调控宿主的内源激素平衡，进而影响其次

生代谢产物的合成与积累，这一机制是连接土壤微

环境与药材道地性的关键生理环节。药用植物的有

效成分生物碱、醌类、萜类等，其生物合成途径受

结构基因和转录因子的严格调控，基因的表达在很

大程度上受到内源激素信号网络的支配[23-24]。根际

有益微生物假单胞菌属、芽孢杆菌属及丛 枝菌根

真菌等，能够通过直接合成植物激素类似物生长素

IAA、细胞分裂素 CKs等，或通过诱导植物自身激

素信号通路的变化，重塑宿主体内的激素稳态[25]。

当微生物源 IAA的输入在促进根系生长的同时，可

通过与茉莉酸（（jasmonic acid,JA）、水杨酸（（salicylic 

acid,SA）等防御激素信号的交叉对话，引导植物的

资源分配从初级生长转向次生防御代谢[26]。当根际

微生物激活植物的 JA 或 SA 信号通路时，会诱导

MYC2等防御相关转录因子表达，这些因子可直接

结合并激活萜类合成酶（terpene synthase,TPS）、

苯 丙 氨 酸 解 氨 酶 （ L-phenylalanine ammonia-

lyase,PAL）等关键次生代谢合成酶基因的启动子，

从而定向驱动碳流和能量流向特定产物的生物合

成[27]。这一调控机制具有普适性，人参中接种促生

菌或菌根真菌提升了根系 JA 和 SA 水平，从而强

烈刺激人参皂苷生物合成途径中达玛烯二醇合成

酶等关键酶的基因表达，增加皂苷总量及稀有皂苷

比例[25]。根际微生物作为关键生态因子，通过激素

介导的分子重编程来优化药用植物次生代谢品质

的作用模式，为开发基于微生物组管理的药材生态



·7916· 中草药 2026年 10月 第 57卷 第 19期  Chinese Traditional and Herbal Drugs 2026 October Vol. 57 No. 19 

   

化、定向化栽培技术提供了坚实的科学依据。除激

素调控外，根际微生物还能通过诱导宿主产生系统

抗性及强化抗氧化防御能力，进一步激活次生代谢

相关通路，为药用植物次生产物的高效积累提供双

重保障。 

2.3  诱导系统抗性（induced systemic resistance，

ISR）与抗氧化防御，影响次生代谢产物积累 

在自然环境中，植物不可避免地会遭受各种生

物和非生物胁迫，而根际微生物诱导的系统抗性能

够激活药用植物抗氧化防御体系，并通过转录因子

与表观遗传编辑驱动次生代谢产物的积累，实现

（ 胁迫诱导的品质提升”[27]。在生理层面，解淀粉芽

孢杆菌 HK34处理人参可上调病程相关蛋白基因及

过氧化氢酶基因，对疫霉病防效达 85%以上[28]；由

寡养单胞菌、根瘤菌等组成的人工合成菌群通过协

同抑菌与诱导 ISR，显著提升黄芪中苯丙氨酸解氨

酶、过氧化物酶等防御酶活性，有效防控根腐病[29]。

此外，化感物质 2茨醇不仅直接激活人参防御通路，

还可诱导根系分泌皂苷以富集有益微生物，触发

ISR协同抵御黑斑病[30]。在转录调控层面，贝莱斯

芽孢杆菌 GJ 7 通过上调 WRKY22/33、ERF1 等转

录因子激活MAPK与乙烯信号通路，增强三七对根

结线虫的抗性并驱动苯丙烷代谢[31]；蜡质芽孢杆菌

AR156 则依赖转录因子 WRKY33 实现染色质水平

的防御的防御预激活，促使植物抗毒素亚麻荠素在

病原菌二次侵袭时爆发性合成，实现抗氧化防御与

次生代谢的协同增效[32]。表观遗传学证据进一步揭

示，根际促生菌可作为（ 表观编辑器”，通过诱导

宿主防御基因启动子区域的组蛋白乙酰化或 DNA

去甲基化，解除异染色质的转录抑制状态，进而激

活下游核心转录因子的特异性表达，驱动药用植物

次生代谢产物的定向富集[33]。 

2.4  直接参与或影响活性成分的合成与积累 

根际微生物不仅通过传统促生途径间接影响

药用植物，更能深入宿主次生代谢网络，对活性成

分的合成与积累进行显著影响。部分根际微生物甚

至可直接合成与宿主相似的活性化合物[34]。例如，

三七道地产区中放线菌门和酸杆菌门相对丰度与

总皂苷含量正相关，链霉菌属等通过合成皂苷前体

或信号分子正向调控皂苷生物合成[35]。关佳莉等[36]

在黄芪中发现芽生球菌属和微枝形杆菌属与芒柄

花素、毛蕊异黄酮的积累正相关，推测其通过固氮、

溶磷等途径参与黄酮合成。廉冬等[37]报道猪苓生境

土壤中的微生物可分别提高菌丝生物量和胞外多

糖产量，提示菌物类药材更依赖微生物直接分泌代

谢产物来促进有效物质积累。然而，微生物的调控

并非始终正向，不同生活型药用植物的响应差异显

著。Li等[38]在木本药用植物米槁中发现根际细菌硝

化螺旋菌属 Nitrospira和 α-变形菌纲对 1,8-桉叶素、

柠檬烯等成分的积累呈抑制作用。肖香[39]研究盐胁

迫下内生细菌 Bacillus cereus G2对甘草活性成分的

调控效应时发现，Bacillus cereus G2能显著提高甘

草幼苗的生理指标，并增加异甘草素和甘草酸的含

量，但同时降低了甘草苷的含量，Wu 等[40]在丹参

中接种不同丛枝菌根真菌菌株，部分菌株显著降低

了总酚酸含量，呈现菌株特异性负效应。当促生效

应带来的生物量增幅超过次生代谢物合成速率时，

还可能导致药效成分的相对稀释。因此，根际微生

物对活性成分的调控具有物种及菌株选择性，评估

其药效品质效应须兼顾促进与抑制两方面。 

综上所述，根际微生物与药用植物之间构成了一

个多层次、紧密协作的互作网络。从改善基础生长的

营养供给，到重塑内源信号的代谢流向，再到激发系

统性的防御响应，直到直接介入特定的合成途径，微

生物群落通过多种机制协同作用于宿主植物，共同塑

造了其次生代谢产物的最终组成与含量。这一多维度

的系统调控视角，为从根际微生态层面精准提升药用

植物品质奠定了坚实的理论基础。 

3  药用植物品质提升的根际调控策略 

在药用植物栽培研究中，提升药材品质、保持

其道地性已成为重要的行业诉求。（ 优形优质”与

（ 优效”理念的提出，为高品质药材的培育提供了明

确的质量标准[41]。如何在实际生产中系统且稳定地

实现这一标准，是当前栽培研究面临的关键挑战。

近年来，随着对道地性形成机制的深入理解， 特别

是认识到环境因子可通过（ 拟境栽培”等方式进行

模拟与调控，为人工定向提升药材品质开辟了新的

技术路径[42]。根际调控作为一种直接靶向植物-土

壤界面的策略，其在协调植株生长、次生代谢与道

地性形成具有很大的潜力。 

3.1  根系分泌物驱动的根际微生态调控 

根系分泌物作为植物主动释放的复杂代谢物混

合物，是连接植物基因型与根际微生物组的关键桥

梁，直接塑造了影响药材道地性形成的微环境[43]。根

系分泌物作为趋化信号，可以选择性招募有益功能

微生物。如玉米根系分泌的黄酮类物质能显著上调



 中草药 2026年 10月 第 57卷 第 19期  Chinese Traditional and Herbal Drugs 2026 October Vol. 57 No. 19 ·7917· 

    

间作苍术中倍半萜合成关键基因的表达，从而促

进挥发油含量倍增[44]；乌拉尔甘草通过分泌苹果

酸实现对有益根际细菌的定向招募，而这些根际

细菌可从离子平衡、渗透调节、抗氧化系统及植

物激素调控等多个层面发挥功能，有效增强乌拉

尔甘草的耐盐能力[45]。其次，作为关键的化学信

号，通过招募有益微生物和活化土壤养分，构建

了利于药用植物次生代谢产物合成的根际微环

境，是提升其道地性品质的核心调控靶点 [25,46]。

根系分泌的低分子量有机酸可通过螯合作用，有

效活化土壤中的难溶性磷、铁等元素，从而增加

其生物有效性，为植物合成药用活性成分提供必

需的前体物质。更重要的是，根系分泌物的组成并

非一成不变，其动态变化是塑造根际微生物群落结

构的关键驱动力，而特定的微生物群落构成又直接

反馈并调控着植物的生长发育与健康状况，形成一

个紧密的互作循环[47-48]。唐古特大黄的研究揭示，

随着生长发育，根系分泌物从初级代谢物有机酸、

氨基酸等向次级代谢物苯甲酸苄酯的转变，会抑制

丙酸杆菌科等有益菌，同时促进假散囊菌科等潜在

病原菌，最终形成导致品质下降的负反馈循环[49]。

这凸显了维持分泌物平衡的重要性。 

因此，针对根系分泌物，通过信号干预和生态

重塑来调控根际微环境，已成为突破药用植物栽培

瓶颈的前沿策略。其信号干预旨在定向调控植物的

分泌表型，例如通过间作系统中伴生植物根系释放

的特定黄酮或独脚金内酯类似物，或外源施用茉莉

酸甲酯等诱导子，从而调控宿主植物根系分泌物的

化学组成，从源头上阻断化感自毒物质积累的负反

馈路径[50-51]。而生态重塑则侧重于利用微生物的生

命活动主动构建有益微环境，接种丛枝菌根真菌或

构建基于功能互补的合成微生物群落，这些微生物

不仅能通过趋化感应特异性根系分泌物定殖根际，

其自身代谢产物和形成的生物膜还能进一步改变

根际土壤理化环境，从而抑制病原微生物、增强植

物的系统抗性并促进次生代谢[52-53]。 

3.2  微生物菌剂的改良 

微生物菌剂的应用旨在引入具有明确促生、生

防或代谢调控功能的有益微生物，直接靶向改善根

际微环境，以应对连作障碍、提升药材产量与道地

品质，是实现绿色可持续栽培的重要途径[54]。其核

心作用机制在于功能微生物通过溶磷[55]、固氮[56]、

产植物激素[57]与宿主建立共生关系，增强植物养分

获取与利用效率，为次生代谢产物的合成提供物质

与能量基础。部分功能菌剂还能作为激发子激活植

物防御与次生代谢相关信号通路，直接上调关键合

成酶基因的表达，从而调控特定药效成分的生物合

成 [58-60]。例如，具有溶磷与产植物激素能力的

Rahnella aquatilis 菌株可提升藏红花子球茎产量

与藏花素含量[61]，枯草芽孢杆菌颗粒剂能够显著

增强甘草的养分吸收效率并提高甘草酸和甘草苷

含量[62]，娄彻氏链霉菌 D74菌剂则通过改善绞股

蓝连作土壤微生态失衡，增加生物量并调控总多

糖、总黄酮等药效成分的含量[63]。 

然而，微生物菌剂在复杂田间环境中面临的核

心挑战是定殖成功率与功能稳定性的问题[64]。菌剂

从实验室到田间的转化鸿沟长期制约其大规模应

用，实验室表现优异的菌株在大田中往往难以稳定

发挥功效[65]。就定殖失败的生态学机制而言，引入

的外源菌株面临土著微生物群落的强烈定殖抗性，

二者在营养资源和空间生态位上存在直接竞争。例

如，在当归栽培中单接种 Rahnella aquatilis后，由

于土著微生物的竞争排斥，其根际存活数量在数周

内显著下降，难以持续发挥促生效应[66]。最新研究

进一步揭示，外源菌剂还可能通过无意中促进土著

微生物的生长而间接丧失竞争力—菌剂分泌的代

谢产物被土著类群吸收利用后，反而强化了后者的

竞争能力[67]。此外，土壤理化性质的异质性以及环

境因子的波动，均可显著影响引入菌株的存活与功

能表达[68]。针对上述问题，菌剂改良策略应从单一

菌株筛选向多维度精准调控方向演进。首先，微胶

囊包埋技术可以将功能菌株封装于海藻酸盐、壳聚

糖或纳米黏土等载体中，能够有效提高菌体的存活

性、稳定性和缓释性，显著增强其在根际的定殖效

率[69-70]。其次，可以将益生菌与特异性益生元复配

成合生元，可为引入菌株创造竞争优势，促进其优

先定殖与增殖，达到削减土壤障碍的目的[71]。最后

在菌群构建层面，合成菌群（SynComs）的设计正

逐步替代单一菌株接种的传统模式。其核心机制在

于利用菌株间的代谢分工与生态位互补，最大限度

降低成员间的资源竞争重叠，从而拓宽群落的基础

生态位宽度。这种结构优化不仅增强了菌群在异质

性环境下的功能冗余度，还显著提升了其在根际的

定殖稳定性。这一方法已在当归[66]、黄芪[72]、孩儿

参[73]等药用植物栽培体系中得到验证，能够同步实

现植株促生与药效品质的提升。 
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4  结语与展望 

药用植物品质的形成，是对复杂生境长期适应

的结果，更是植物遗传背景与根际微生态系统协同

进化的综合体现。本文以人参、三七、黄芪等药用

植物为实证案例，系统表明根际微生物作为这一系

统的核心驱动力，主要通过改善矿质营养、重塑激

素平衡、诱导系统抗性等多路径协同机制，对药用

植物活性成分积累产生显著且具菌株特异性的双

向调控（表 1）。然而，面对集约化栽培引发的连

作障碍与品质退化，单纯依靠传统经验或单一接种

的改良模式已难以为继，亟需向精准生态调控范式

转变。尽管现有策略初见成效，但受限于田间定殖

效率与微生态互作机制的复杂性，实验室成果向田

间应用的转化速度仍显滞后。 

表 1  不同微生物调控药用植物品质案例 

Table 1  Cases of different microorganisms regulating quality of medicinal plants 

菌群类型 代表药用植物 关键调控机制 核心品质效应 文献 

AMF 丹参 菌丝网络扩展氮、磷、钾元素吸收；激活茉莉

酸信号通路 

提高丹丹酚酸B、迷迭香酸、丹酚酸B、

咖啡酸、丹参酮Ⅰ、丹参酮ⅡA含量 

74 

甘草 摩西漏斗菌Funneliforms mosseae激活了 bAS

和 P450等关键基因 

增加脯氨酸、甘草酸含量 75 

PGPR 青蒿 摩西管柄囊霉 Funneliformis mosseae 和芽孢

杆菌 Bacillus 二者协同作用，使其芽孢杆

菌固氮活性显著增强，导致大量光合产物

导向次生代谢途径，促进生长 

提高青蒿素含量 76 

当归 枯草芽孢杆菌可以固氮、磷溶解以及影响吲

哚乙酸（（indole-3-acetic acid，IAA）生物合

成活性 

丁烯基苯酞量增加、藁本内酯含量降低 77 

益生真菌 

（（木霉菌） 

三七 上调参与苯丙素、单萜和二萜生物合成以及

茉莉酸信号传导的关键基因 

显著提升关键农艺性状、植物生长促进

激素浓度以及生物活性皂苷的积累 

78 

党参 激活植株体内 SA-JA-ABA交叉信号通路，诱

导植物系统抗性；上调党参多糖合成、甲羟

戊酸（（mevalonic acid，MVA）途径、苯丙

烷途径关键酶基因与蛋白表达 

显著促进党参生理指标提升；上调党

参多糖、甾醇皂苷、总酚核心药效

成分积累；增强植株抗旱、耐盐及

抗根腐病能力 

79 

放线菌 番红花 植株中分离得链霉菌 Streptomyces 分泌蛋白

酶、葡聚糖酶直接裂解病原菌细胞壁，利用

基因簇合成广谱抗生素；产生 IAA及 ACC

脱氨酶促生 

高效防治由镰刀菌等引起的藏红花

球茎腐烂病，显著降低病情指数 

80 

为此，未来研究应着力于以下方向：（1）应从

单一菌株接种转向代谢分工明确、生态位互补的合

成菌群（SynComs）构建，利用菌株间的功能冗余

增强群落在异质环境中的适应性与定殖稳定性。同

时，利用根系分泌物信号分子与益生元复配开发合

生元，可提升外源菌群在土著微生物竞争中的定殖

成功率。结合间作、轮作等农艺措施调节根系分泌

物组成，从源头阻断化感自毒物质的负反馈积累，

实现根际微生态的主动修复；（2）借助宏基因组、

转录组、代谢组等多组学技术，系统厘清植物基因、

根系分泌物、微生物功能组、植物代谢组间的互作

网络机制。当前该领域面临 3大瓶颈：一是田间数

据异质性高，土壤、气候及品种差异显著；二是大

量未培养土壤微生物的基因组信息缺失，导致其功

能基因无法被现有数据库有效注释；三是机器学习

模型固有的黑箱特性，制约了从关联分析向因果机

制解析的跨越。未来需建立标准化多组学数据库与

知识图谱，发展可解释性 AI 算法，以破解上述困

境；（3）针对生产环节中的关键胁迫因子干旱、盐

碱、根腐病及土传病原菌等，定向筛选具有多重功

能的菌株资源，基于不同区域的土壤微生态环境，

优先筛选本土核心菌群并进行驯化改良，并深入解

析其在环境胁迫下的定殖策略、与宿主免疫系统的

对话机制以及拮抗病原体的分子基础，为合成菌群

的组配提供理论依据。通过以上途径的协同推进，

有望实现药用植物根际微生态从经验管理向可预

测、可设计的精准调控跨越，为中药材的生态化、

标准化与智能化生产提供科学支撑。 
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