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摘  要：植物营养学研究近年来在植物养分高效分子机理、植物-微生物互作、根际互作与微生态调控、农田养分管理等研

究领域取得了一系列原创性进展。然而，当前如何协调粮食安全、资源高效和环境可持续性仍面临巨大挑战。针对这一重大

问题，本文提出“根际生命共同体（Rhizobiont）”学术思路，围绕“根际互作与养分高效”这一重大科学命题，构建“植物

-根系-根际-菌丝际-土体及其微生物”根际生命共同体理论体系，突破植物-微生物、微生物-微生物关键界面互作机制，阐明

根际生命共同体结构、功能及其在养分活化、吸收与利用中的作用机制，建立共同体多界面互作增效的生物学调控新途径，

开辟植物-土壤-微生物交叉创新领域，根际生命共同体理论创新有助于破解粮食安全、资源高效、环境保护多目标协同的难

题，支撑我国农业绿色发展。文章指出了根际生命共同体与养分高效研究的重点方向与内容，尤其是深入揭示和调控植物第

二基因组——微生物组的作用正成为农业科学的研究前沿。 
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Abstract: In recent years, the research on plant nutrition has gained significant achievements in improving nutrient use efficiency 

in molecular plant nutrition, plant-microbe interaction, rhizosphere interaction, micro-ecological regulation, and nutrient 

management. However, how to coordinate food security, resource efficiency, and environmental sustainability to implement 

agriculture green development still confronts great challenges. Here, we propose a new concept of “Rhizobiont” and the 

corresponding working strategies to address this key issue. Aiming at the major scientific questions of "rhizosphere interact ion 

and nutrient efficiency", the core thinking of this concept is to develop a systemic theory of the “Rhizobiont” consortium. This is 

an integrated system consisting of plants, roots, rhizosphere, hypersphere, and their associated microbes, and then to deciph er the 

underlying mechanisms of plant-microbe and microbe-microbe interactions that drive high nutrient use efficiency. Specifically, 

the objectives, in theory, are to clarify the structure and function of rhizobiont consortium and their roles in the mobiliza tion, 

uptake, and utilization of nutrients. Also, we seek to establish comprehensive management strategies for enhancing the biological 

potentials of the rhizobiont consortium via multi-interface interactions, allowing for a significant increase in crop productivity and 

nutrient use efficiency towards sustainable development. This new conceptual theory opens up an innovative research field of 

plant-soil-microbe interactions. Moreover, this concept seeks a comprehensive understanding of these interactions for harnessing 

the second genome of plants (microbiome), which will be the frontiers of agricultural research. The rhizobiont theory will help 

solve the problem of multi-objective coordination of food security, resource efficiency, and environmental protection. Thus, it 

provides scientific support for achieving agriculture green development in China. We further point out the key research contents 

and perspectives. 

Key words: Rhizobiont; Rhizosphere bio-interaction; Rhizosphere processes and management, Rhizosphere microbiome; High 

nutrient use efficiency; Food security; Resource and environment; Sustainable development  

粮食安全和环境保护是一个国家赖以生存与发

展的根本。全球新的需求与挑战将国家粮食安全、

生态环境健康等问题推到前所未有的战略高度。当

前，中国既要将饭碗牢牢地端在自己手中，又要大

力推进生态文明建设，就必须依靠科技，大幅度提

高作物产量的同时，保护生态环境，促进农业绿色

发展。化肥作为粮食增产的关键保障，对农业生产

做出了巨大贡献。我国化肥年生产和消费量已超过

6 000 万 t，占全球三分之一多。化肥的大量施用虽

然支撑了国家粮食安全，但也引起了土壤酸化、水

体富营养化等一系列环境问题 [1-4]。如何协同粮食安

全、资源高效和环境保护已成为我国乃至全球农业

可持续发展面临的重大挑战，也是未来农业科技革

命的突破口和多学科交叉创新的科学前沿。 

作为植物营养研究的核心目标，养分高效同时可

以协同作物产量、资源效率和环境安全，成为破解可 

持续发展难题的金钥匙。近年来，国际上植物营养学

科发展迅速，尤其在植物营养分子生物学、微生物组

学等方面取得了一系列重要突破。我国科学家在植物

养分高效分子机理、植物-微生物互作、根际微生态

调控、根际营养与农田养分管理等方面取得重要进

展，使我国在该领域跃居国际先进水平。本文系统总

结了植物营养相关领域的新进展，剖析了协调资源、

环境和粮食安全的学术思路，提出了交叉创新研究领

域-根际生命共同体的学术观点、理论框架、关键科

学问题和未来研究重点，以期引发思考与讨论，推动
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相关学科发展。 

1  植物营养研究的主要进展与突破 

1.1  植物养分高效生物学机制研究进展与突破 

随着生物学新理论与新技术的不断涌现，尤其

是分子生物学的快速发展，植物营养基础研究全面

进入分子时代。传统研究无法破译的植物营养机理

被逐步阐明，如转运蛋白介导的植物养分吸收与运

输机制、植物感知养分信号途径与调控等[5-8]。我国

科学家在植物氮、磷、钾营养信号转导与分子调控

机理研究上做出了一系列开创性工作 [9-11]。不同于

欧美科学家专注于模式植物拟南芥的基础性研究，

我国科学家坚持围绕作物开展基础与应用研究，克

隆了多个具有重要育种价值的关键基因，如

NRT1.1B、GRF4、OsNR2、ARE1、NGR5、NRT2.3b、

OsTCP19，并阐明了其调控机制 [12-18]。在水稻氮营

养信号通路与氮高效遗传改良方面，克隆了籼稻中

氮高效基因 NRT1.1B，发现该基因单碱基变异是导

致籼粳稻间氮肥利用效率差异的主要原因，并将籼

型 NRT1.1B 导入粳稻，大幅度提高了作物氮利用效

率[12]；克隆了 NRT1.1A 和 Ef-cd 养分高效基因，可

在显著缩短作物生育期的情况下，大幅提高作物产量

和氮肥利用效率，使培育兼具氮高效、高产与早熟作

物品种成为可能[15，19]；阐明了硝酸盐信号从细胞膜

受体感知到细胞核内响应的主信号通路，揭示了硝酸

盐信号驱动植物氮磷营养平衡的分子机制[11]。研究

成果不仅为遗传改良作物养分高效性状提供了创新

思路，也为养分高效品种培育提供了优异的基因与

种质资源。然而，尽管在作物自身改良提高养分效

率的理论和应用研究方面取得了长足进步，但缺乏

对优良品种与根际微生物和土壤互作以及养分调控

的全局性理解，限制了高效植物基因型生物学潜力

的发挥。 

1.2  根际营养研究主要进展与挑战：从根际过程

到根际生物互作 

1.2.1  根际过程与养分高效    养分的高效利用不

仅取决于植物本身，而且在很大程度上也取决于其

所处的根际环境。自 20 世纪 80 年代美国科学家

Barber[20-21]提出土壤养分生物有效性概念以来，根

系的养分活化作用得到了广泛重视；德国植物营养

学家 Marschner[22]首次揭示植物养分高效的根际作

用机理，掀起了根际营养研究的热潮；以养分高效

吸收转运的分子机理和理想根构型为代表的关键性

突破[23-25]，使植物营养研究进入了新阶段。我国科

学家在专一性根分泌物活化根际养分 [26-27]、菌根菌

丝拓展根际范围[28]、菌丝际生物互作促进养分活化

利用[29-30]等方面取得了创新性进展。尤其是深入生

产一线，发现禾本科与豆科作物间作使豆科作物结

瘤固氮能力提高近 2 倍，认识到玉米吸氮多解除蚕

豆“氮阻遏”、玉米分泌的染料木素促进蚕豆结瘤固

氮，从而首次揭示了间套作体系根际互作增产和氮

磷养分高效利用的机理 [31-32]；证明根分泌物可在土

壤中形成增强难溶性养分活化的特殊微域，并能改

善根际土壤结构等物理环境，增强根-土的连接性和

养分的传输，拓展了根系-根际-养分互作的空间维

度[27，33]；发现根际局部养分调控可以进一步强化根

际互作，促进根系增生和根际酸化，从而改变根系

的趋肥性和竞争策略[34-35]；提出可持续作物系统需

要适应异质性根际的学术观点，阐述了根际科学与

可持续农业发展的关系，提出根际物理、化学和生

物互作过程及其调控机制的概念模型 [36]；利用菌根

真菌双重培养体系，结合 13C-DNA-SIP 示踪植物光

合碳流技术，阐明菌丝际互作活化土壤难溶性磷的

机理：发现菌丝分泌物能快速被菌丝际解磷细菌利

用，同时作为碳源和信号刺激菌丝际解磷细菌的解

磷功能，增强土壤有机磷活化 [30]；阐明根系形态、

根分泌物、菌根之间养分获取策略的协同和权衡机

制，发现粗根植物更依赖于菌根或根分泌物，而细

根植物更依赖于根系形态变化 [37]。尽管我国在根际
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营养研究上取得显著成就，但这些研究主要集中在

专一性根分泌物和根际化学过程的养分活化机理方

面，对数量巨大的非专一性根分泌物的多样化功能、

以及植物-土壤系统多界面互作增效的潜力仍知之

甚少，成为进一步破解养分高效难题的瓶颈。 

1.2.2  根际微生物组与养分高效    根际富集了大

量各种各样的微生物，这些微生物作为一个整体统称

为根际微生物组[38]。根际微生物组是植物功能发挥

不可或缺的组成部分，且基因数量远大于植物基因

组，被称为植物的第二基因组。多年来，在根瘤菌、

菌根真菌、解磷细菌提高养分效率的作用与机理研究

方面取得了一系列新突破[39-42]，但这些微生物只是根

际微生物组中的很小一部分[43-45]。近年来，微生物组

测序、高通量培养、人工重组和功能研究体系等方法

的建立极大地推动了根际微生物组功能研究[46-47]。拟

南芥、玉米、水稻、小麦等植物根际微生物组构成被

解析[43，48-50]。根际微生物组及菌群互作关系促进植

物生长、适应逆境、维持植物健康以及帮助植物高效

获取养分的机理也被逐步揭示[51-53]。例如，香豆素

参与调控假单胞菌在拟南芥根系定殖，促进植物对

难溶性铁的吸收利用[54]。根际微生物组不仅受土壤

类型、养分供应等因素的影响，而且还受植物基因

型的调控[43-44，55-56]。拟南芥三萜合成途径显著调控

根际微生物组组成，52%的拟南芥根系特异细菌受

三萜合成基因调控。通过分离培养的细菌与化合物

的共培养试验，揭示了三萜化合物直接并选择性调

控根际细菌生长，表明三萜化合物参与植物与根际

微生物组的共进化[57]。籼稻根系较粳稻富集了更多

与土壤氮循环相关的细菌，表明籼稻根系微环境的

氮循环更活跃，发现籼稻型 NRT1.1B 基因在促进氮

循环相关细菌在水稻根系富集、提高有机氮利用方

面起重要作用[57]。因此，植物与其第二基因组的融

合为揭示根际生物互作、实现养分高效提供了新的途

径。然而，植物养分高效的根际微生物组功能研究才

刚刚起步，参与养分高效的核心微生物及其养分高效

的机理、核心微生物与其他微生物互作机制、核心微

生物与植物互作机制等仍知之甚少，限制了植物与其

第二基因组−微生物组互作增效潜力的发挥。 

2  根际生命共同体的理论框架与学术

思路 

2.1  根际生命共同体理论的提出 

养分高效是一个从土壤到植物、从微生物到农

业生产多界面互作的系统过程。任何单一过程的研

究都无法破解整个系统的运行机制，也就难以从整

体上大幅度提高植物养分效率。根系作为植物吸收

养分的主要器官，把地上和地下连为一体；根际则

是控制植物-土壤系统物质、能量流动和信息交换的

枢纽；菌丝际及其他微生物极大地拓展了植物吸收

利用土壤养分的范围与功能。在“植物-根系-根际-

菌丝际-土体及其微生物”系统中，植物将光合产物

输送到地下，驱动了地下多样化生命过程的运转。

光合产物一部分用于支撑根系生长及其生理活动，

另一部分以根分泌物的形式释放到根际环境中，极

大地改变了根际土壤的物理、化学和生物学性质，

招募和供养微生物，使根际成为植物-微生物、微生

物-微生物互作最活跃的热点区域，成倍提升植物对

土壤养分的活化与利用效率。根外菌丝和其他土壤

微生物又将根际范围扩展上百倍，并能从距离根系

很远的土体、以及根系难于进入的微团聚体内将养

分捕获并传输给植物。这种自上而下的能量流与自

下而上的养分流形成一个完整的闭环系统，将“植

物-根系-根际-菌丝际-土体及其微生物”连接成一个

以根际互作为核心，“牵一发而动全身”的根际生命

共同体（Rhizobiont）（图 1），将植物与其第二基因

组——微生物组完美地结合在一起，控制着植物对

养分的活化、吸收和利用。 

长期以来，化肥显著的增产效应，使人们在生

产实践中往往只重视肥料养分的投入，却忽视了植

物-土壤系统巨大的生物学潜力，尤其是没有认识到

根际生命共同体多界面互作增效提高养分效率的作

用，因此常常施肥过量，导致根系生长受阻、根际
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过程减弱、植物-微生物互作紊乱、根际微生态环境

恶化，从而严重制约了养分效率的提高。因此，深

入揭示根际生命共同体互作增效机制，建立生物学

调控新途径，提高养分效率，从根本上改变高投入、

高污染的农业生产方式，既是国内外农业科技创新

的交叉前沿，又是破解我国农业绿色转型的关键突

破口。 

2.2  根际生命共同体的学术思路 

通过植物营养学、土壤学、微生物学、农学、

生态学、分子生物学和生物信息学等多学科交叉创

新，改变以往过度依赖外部投入的传统思路，提出

根际生命共同体理论模型与学术思路，从系统角度

阐明共同体运行机制，破解多界面互作提高养分效

率的科学难题。首先，通过碳和养分的流动轨迹，

确定根际生命共同体的整体框架和内部脉络；通过

定量各个界面碳流与养分流的通量，揭示分泌物驱

动的界面互作控制物质流动的规律及碳与养分效率

的耦合机制，解析共同体系统活化、吸收与利用养

分的功能；通过比较植物基因型、匹配核心微生物、

及调控关键环境因子对系统物质和能量流动及其信

号交换的影响，解析共同体运行与调控机制，建立

理论模式。其次，针对植物-微生物互作界面，筛选

鉴定养分高效的根际核心微生物，阐明植物与核心

微生物相互感知、微生物定殖与调控植物养分效率

的机制；针对微生物-微生物互作界面，发掘增强核

心微生物定殖和功能的专性物质、靶向抑制有害微

生物的有益微生物，揭示微生物-微生物协同和竞争

影响养分效率的机制。在以上两个关键界面互作机

制取得突破的基础上，阐明从微生物菌群互作到核

心微生物-植物互作的级联放大作用及其撬动多界

面互作增效的联动机制，全面提升共同体系统功能 

 

图 1  根际生命共同体结构与运行机制模式图 

Fig. 1  Model diagram of the structure and operation mechanism of rhizobiont 

与运行效率。最后，在共同体理论创新的基础上，

从养分高效植物基因型、与其匹配的根际核心微生

物、营造理想根际微生态环境最大化植物-核心微生

物互作潜能的新技术三个视角协同突破根际互作调
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控瓶颈问题；再从地下根际互作调控、地上高产群

体构建和农田养分管理三个方面集成创建根际生命

共同体互作增效的生物学调控新途径，从根本上提

高养分效率，推动农业绿色发展。 

3  根际生命共同体的研究内容与主要

创新 

提高养分效率，从根本上改变高投入、高污染的

农业生产方式，是我国农业绿色转型的迫切需求。以

往研究多关注单一过程的解剖，无法从整体上解决植

物-土壤系统，尤其是以根际为核心的多组分、多界

面的互作增效问题，难以从整体上提高养分效率。围

绕“根际互作与养分高效”这一研究主题，通过多学科

交叉创新，聚焦根际生命共同体（图 2）系统研究，

阐明根际生命共同体结构、功能、及其在养分活化、

吸收与利用中的作用，重点突破植物-微生物、微生

物-微生物关键界面互作机制，阐明根际生命共同体

运行规律，创建养分高效的生物学调控途径，从根本

上提高养分效率，支撑我国农业绿色转型。 

3.1  植物养分高效的根际互作过程与调控机制 

根际互作过程在养分高效中发挥关键作用。当

前研究主要针对单一根际过程，无法破解整个系统

的运行机制，难以从整体上提高养分效率。构建“植

物-根系-根际-菌丝际-土体及其微生物”根际生命共

同体理论模式，研究共同体多界面碳流与养分效率

的耦合机制，从系统角度深入揭示根际生命共同体

关键界面的互作过程与对话机制。主要包括：（1）

构建养分高效的根际生命共同体模式；（2）阐明植

物根分泌物介导的养分高效根际对话机制；（3）阐

明菌丝分泌物介导的菌丝际菌根真菌-细菌互作机

制及效应。 

3.2  根际微生物对植物养分高效的作用机制 

植物根系从土壤选择性招募并供养大量微生

物，根际微生物组与作物养分高效密切相关。然而，

当前研究主要关注根瘤菌和菌根真菌为代表的少数

微生物种类，对参与作物养分高效的其他大量微生

物种类与功能缺乏系统性研究，它们与植物的互作

机理更不清楚。未来应着重聚焦植物与根际微生物 
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图 2  根际生命共同体研究思路及四大研究内容 

Fig. 2  Research pathways and four research contents of rhizobiont 

互作过程，筛选鉴定养分高效的根际核心微生物，

揭示微生物定殖、调控植物养分利用通路的机制，

以及植物感知与调控微生物的机理，阐明植物与根

际微生物协同互作提高养分效率的机理，为理解根

际生命共同体互作增效机制、创建生物学调控途径

提供理论支撑。主要包括：（1）植物养分高效的根

际核心微生物种类和功能；（2）根际微生物调控植

物吸收养分的机制；（3）植物对根际微生物的感知

和调控机理。 

3.3  养分高效的根际微生态调控机制 

根际微生态对养分高效至关重要。高投入的农

业生产方式造成了根际微生态失衡，削弱了根际菌

群促进养分周转、植物生长和抑制土传病害的功能，

制约着作物养分高效。当前根际菌群与养分高效的

研究主要集中在促生微生物资源筛选、产品开发及

应用阶段，忽视了根际微生态与养分高效关系的系

统研究。未来应围绕根际生命共同体中微生物-微生

物以及微生物-环境生态互作，阐明根际微生态与养

分高效的定量关系，建立根际微生态定向调控途径。

主要包括：（1）阐明典型根际菌群失衡特征与装配

机制以及与作物养分效率的关系；（2）探明根际有

益菌群多营养级生态互作与作物养分效率的关系；

（3）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。 

3.4  养分高效的地上地下互作调控机制 

调控根际生命共同体的核心是高效协同地上地

下系统物质、能量流动和信息交换。在植株水平，

冠根交流能够协同地上地下生理过程，调控植物生

长发育与养分效率。在群体水平，植物-土壤系统地

上地下紧密的互作反馈过程决定了整个体系的生产

力与养分效率。通过生物学调控可以发掘地上地下

互作增效潜力，在作物个体、群体与系统水平提高

养分效率，实现可持续集约化农业生产。未来的研

究应重点围绕养分高效的地上地下互作机制与调控

途径开展研究，在植株水平上揭示地上地下高效协

同的生理与分子机制；在土壤-作物系统水平上阐明

地上地下生物多样性互作的增产增效机制；依据根

际生命共同体理论及其互作增效机制新认识，建立

养分高效的生物学调控途径。 

4  未来交叉创新方向与展望 

综上所述，在当前植物营养学、微生物学、分

子生物学、土壤学、农学、可持续发展科学等快速

发展与交叉融合的大背景下，新的学科生长点不断

涌现，根际生命共同体理论体系的构建是多学科交

叉创新的典型案例。这一学术观点突破了以往研究

多关注单一过程的解剖，无法从整体上解决植物-土

壤系统，尤其是以根际为核心的多组分、多界面的互

作增效问题。围绕“根际生命共同体与养分高效利用”

这一焦点，开展以植物营养学为核心的多学科交叉创

新，系统深入研究“植物-根系-根际-菌丝际-土体及

其微生物”根际生命共同体的结构、功能、及其在养

分活化、吸收与利用中的作用，无疑将为新时代植物

营养学科的快速发展提供了新机遇。 

未来根际生命共同体交叉创新研究方向主要集

中在： 

1）创建“植物-根系-根际-菌丝际-土体及其微

生物”根际生命共同体理论体系。植物在生长过程

中将光合碳分配到地下，驱动“植物-根系-根际-菌

丝际-土体及其微生物”根际生命共同体运行。自上

而下的碳流和自下而上的养分流之间的关系与耦合

机制是什么？植物又是如何通过分泌物及信号物质

来调控这一系统过程？通过融合多学科理论与技术，

有望突破根际生命共同体的结构、功能及其物质、能

量和信息交换机制，阐明根际生命共同体的运行规律

及多界面互作增效机制，破解传统单一过程研究无法

系统提高养分效率难题，开创植物-土壤-微生物互作

增效的交叉创新领域。 
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2）破解植物第一基因组与第二基因组（微生物

组）协同提高养分效率的理论难题。植物-微生物、

微生物-微生物互作在植物养分高效中发挥着重要

作用。哪些核心微生物参与植物养分高效，如何与

植物交换养分，怎样影响植物吸收利用养分通路？

植物如何感知和调控这些根际核心微生物？同时，

根际微生物-微生物竞争与协同互作如何影响养分

效率，如何实现定向调控？回答这些科学问题，有

望阐明植物-微生物信号感知、核心微生物根际定

殖、以及与植物互作增效的分子机制，揭示根际微

生物-微生物协同与竞争影响养分效率的机制，并将

植物-微生物互作从当前定性描述提升到功能解析

和系统定量水平。 

3）建立根际生命共同体互作增效提高养分效率

的生物学调控途径。在根际生命共同体理论创新基

础上，从植物基因型、根际核心微生物和根际微生

态定向调控三个视角协同突破根际互作调控瓶颈问

题，再从地下根际互作调控、地上高产群体构建和

农田养分管理三个方面集成创建根际生命共同体互

作增效的生物学调控新途径，大幅度提高作物养分

利用效率。 

全球农业发展面临巨大挑战，过度依赖外部化

学品大量投入难以持续[58]。创新根际生命共同体界

面互作增效理论与生物学调控途径，以根际互作为

支点，撬动整个植物-土壤系统养分效率的提升，达

到“四两拨千斤”的效果，从根本上实现粮食安全、

资源高效和环境保护多目标协同，将为我国农业绿

色转型、乃至解决全球可持续发展难题提供新路径。 
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