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大豆根际微生物的研究进展
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摘　 要:根际微生物组被称为植物的“第二基因组”ꎬ在植物生长、发育和健康等方面发挥了重要作用ꎮ 微生物在大豆

根系土壤营养元素循环过程中起着十分关键的作用ꎬ即大豆根际土壤微生物可直接或间接地影响大豆的生长健康、
营养物质吸收及病害防治等ꎬ大豆的生长也对土壤微生物的群落结构产生重要影响ꎮ 本文主要针对近些年来关于大

豆根际土壤微生物多样性及结构变化情况进行概述ꎬ主要包括不同的大豆种质、耕作栽培方式、生长时期、根际分泌

物以及外界处理等条件下大豆根际土壤微生物的群落结构变化ꎬ以及大豆根际微生物与土传病害的关系ꎬ同时对未

来关于大豆根际微生物的相关研究等方面提出建议与展望ꎮ
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　 　 大豆(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ)是重要的粮食作物和经济作

物ꎬ是人类优质蛋白质和油脂最重要的来源之一ꎮ
当前ꎬ我国大豆供需矛盾十分突出ꎬ进口依赖度逐

年加重ꎬ因此提升国产大豆产能迫在眉睫ꎮ 目前ꎬ
大豆产量的提高主要依赖于品种改良ꎬ而对于大豆

品种改良现阶段主要集中在对地上部分主要农艺

性状的改造[１]ꎮ 植物地下部分也是一个结构复杂

且对植物生长发育至关重要的生态系统ꎬ该部分中

发挥主要作用的就是植物根际微生物ꎮ 植物与其

根际微生物之间的相互作用是非常复杂的动态系

统ꎬ受到植物发育和土壤环境的共同影响ꎮ 根系微

生物组对植物生长发育、营养吸收和健康状况的影

响及其与植物的互作机制是国际前沿领域和重点

研究方向ꎬ揭示作物基因型与根系微生物组的匹配

关系ꎬ将根系微生物组改良纳入分子设计育种战

略ꎬ将全面提升作物精准育种体系[２]ꎮ 所以对土壤

微生物群落的人为管理ꎬ如调控种群、改善土壤条

件、抑 制 土 传 病 害 均 是 提 高 作 物 产 量 的 可 行

方法[３￣４]ꎮ
随着人们对根系微生物与植物相互作用研究

的不断深入ꎬ根际微生物对大豆作物生长发育各方

面的影响也作为大豆育种手段已经逐渐引起人们

的注意ꎮ 对大豆根际微生物组模块等方面的研究

能够很好地揭示根际微生物是如何促进大豆生长ꎬ
为大豆有益微生物菌群的分离与应用ꎬ进而为大豆

“减肥增效”提供了理论基础和技术支持[５]ꎮ 同时ꎬ
大豆土传病害的发生与根际微生物的群落结构的

改变有直接的关系ꎬ因此对于大豆根际微生物的研

究为大豆抵抗根际生物胁迫提供了一个新的研究

方向[６]ꎮ 本文主要对近年来科研人员对大豆根系

微生物之间群落结构以及不同的生态环境条件、大
豆品种、耕作栽培等条件下大豆根际土壤微生物的

多样性以及差异性进行了概述ꎮ 为了解大豆根际

微生物的群落结构组成和多样性ꎬ和未来科研人员
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对大豆地下部分优势菌群的分离与合理利用ꎬ进而

实现大豆的改造提供新思路ꎻ为大豆产量和品质等

农艺性状的改良提供新视野和可能的应用途径ꎮ

１　 大豆的根际微生物多样性研究

１. １　 不同基因型大豆材料的根际微生物多样性

不同基因型大豆的根际具有特定的微生物群

落ꎬ且群落之间会存在一定差异ꎮ 存在于豆科植物

根际土壤中的根瘤菌能够与豆科植物形成共生固

氮体系ꎬ为豆科植物提供充足的营养ꎮ 郭彦等[７] 研

究发现ꎬ无根瘤大豆的根际土壤中微生物含量明显

低于多根瘤大豆ꎬ如放线菌数量在种植无根瘤大豆

的土壤中递减ꎬ而在多根瘤大豆的土壤中则表现递

增趋势ꎮ 产生该现象可能是由于大豆根际中的微

生物根瘤菌与多根瘤突变体材料的相互作用会比

无根瘤突变体强烈ꎬ进而导致其根际微生物菌群落

结构的复杂多样性ꎮ 也有研究发现大豆根际微生

物可能会影响快生和慢生两种类型根瘤菌与大豆

的互作ꎬ又充分表明根际细菌微生物群在大豆根瘤

菌￣宿主互作和共生关系形成中发挥着关键作用ꎮ
虽然具体机理在目前的研究中还没有被完全解析ꎬ
但是这些发现为使用合成细菌群落ꎬ提高大豆￣根瘤

菌共生固氮效率提供了科学依据[８]ꎮ
不同产量基因型大豆对根际微生物群落功能

多样性有显著影响ꎬ如高产大豆北丰 １１ 的根际微生

物总体表现出较高的活性ꎬ而且根际微生物利用碳

源的类型有别于大豆海 ９７３１[９]ꎬ导致产量改变的原

因可能是由于高产大豆材料对根际微生物的利用

率较高ꎬ导致从土壤中吸收的营养成分较多ꎬ进而

影响了大豆的产量ꎮ
通过对特殊基因型大豆根际微生物进行研究

发现ꎬ不同磷效率基因型大豆在苗期出现了根际微

生物数量比根外微生物数量相对少的趋势ꎬ根际放

线菌数量与不同磷效率大豆基因型的若干性状有

很大相关关系[１０]ꎮ 而通过分析高油、高蛋白和高油

高蛋白 ３ 种大豆基因型的根际微生物群落的结构ꎬ
验证了不同大豆基因型的根际微生物群落的差异

以及每种基因型所具有特定的根际微生物群落组

成ꎮ 即不同基因型植物宿主具有不同的根际微生

物网络ꎬ大豆的不同基因型募集了特定的根际微生

物群落ꎮ 表明ꎬ大豆基因型调节了根际微生物群落

结构的差异ꎬ为今后发展大豆根际微生物接种提供

了参考和理论支持[１１]ꎮ
宿主基因型和土壤类型的协同调节作用强调

综合考虑土壤条件和植物遗传变异性对未来开发

和应用合成大豆有益微生物的重要性ꎮ 通过了解

不同大豆基因型的根际微生物组的差异与特性ꎬ为
未来的育种计划及有益微生物合理利用提供了可

靠的方法ꎮ
１. ２　 野生大豆与栽培大豆的根际微生物多样性

野生作物往往含有独特的微生物群ꎬ有利于寄

主植物ꎮ Ｔｉａｎ 等[１２] 研究发现栽培大豆和野生大豆

在连续 ４ 个种植季节后ꎬ大豆的细菌群落结构仍保

持变化趋势ꎬ而真菌群落结构则呈现稳定趋势ꎬ且
野生大豆和栽培大豆在每一代的根际真菌菌群均

不同ꎬ表明尽管两种大豆的根际真菌发育趋势相

同ꎬ但野生大豆的根际真菌群与栽培大豆的根际真

菌群存在差异ꎮ 野生大豆根际微生物与植株长势

呈正相关ꎬ鲜重与栽培大豆根际微生物呈正相关ꎮ
生长速度较快的植物往往具有较低的细菌多样性ꎬ
这可能是由于不同的微生物类群会阻碍植物生

长[１３]ꎮ 由于根系等性状的不同ꎬ栽培大豆可能以不

同于野生大豆的方式与根际微生物群落相互作用ꎬ
栽培大豆能以更快的速度生长ꎬ它们可能在其根部

分泌出不同数量和类型的有机化合物ꎬ进而对地下

微生物群落产生重要影响[１４]ꎮ
野生型与栽培大豆根际微生物群落多样性的

差异受到多种因素的影响ꎬ包括植物的发育阶段、
施肥管理、土壤环境以及微生物之间的相互作用

等ꎮ 这些差异对于理解大豆与根际微生物的共生

关系、提高大豆的生产力和环境适应性具有重要

意义ꎮ
１. ３　 常规大豆与转基因大豆的根际微生物多样性

转基因大豆的环境安全性评价对我国转基因

大豆产业发展具有重要的理论和实践生产意义ꎮ
其环境与生态的安全性问题ꎬ包括对土壤微生物多

样性的影响ꎬ也逐渐引起人们的重视ꎮ 已有大量关

于转基因植物的释放是否对土壤微生物群体产生

影响的不同研究结果ꎮ
跟踪调查转 Ｇ２￣ＥＰＳＰＳ 和 ＧＡＴ 双价基因抗草甘

膦大豆 ＺＨ１０￣６ 及其非转基因大豆中黄 １０ 各生育期

土壤微生物数量及土壤酶活性变化发现ꎬ不同年份

和不同生育期的土壤细菌、真菌、放线菌数量变化

势态相似ꎬ对微生物数量影响一致且二者之间差异

不显著ꎬ表明转基因大豆材料与非转基因材料相比

具有相同的环境安全性[１５]ꎮ
同样ꎬ种植转 ＥＰＳＰＳ 和 ＧＡＴ 基因抗除草剂大豆

中黄 １０￣６ 或者对其单次喷洒草甘膦基本对根际土

壤原核微生物群落不产生显著影响[１６]ꎮ 而同样是

对抗除草剂转基因大豆研究ꎬ有研究却发现不同试
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验地点ꎬ种植不同的转基因材料或者喷洒一定量的

草甘膦可能会产生差异性的结果ꎬ甚至是可能会对

土壤微生物群落ꎬ尤其是对根际土壤固氮菌群产生

一定影响[１７]ꎬ但是对根际微生物群落功能多样性无

长期性和显著性的影响[１８]ꎮ
除了在抗除草剂转基因方面的研究ꎬ对大豆其

他功能基因调控根际微生物和植物对铝毒害的协

同抗性机制研究发现ꎬ通过转入 ＧｓＭＹＢ１０ 基因可以

改变大豆的根际微生物群落ꎬ从而提高植物对铝毒

害的抵抗力[１９]ꎮ 而通过对高蛋氨酸转基因大豆

ＺＤ９１ 及其非转基因亲本大豆 ＺＤ 的土壤微生物群

落评估发现ꎬＺＤ 和 ＺＤ９１ 在根际土壤微生物群落功

能多样性方面没有差异ꎬ进一步证明转基因大豆

ＺＤ９１ 不会改变根际土壤微生物群落的功能多

样性[２０]ꎮ
综上所述ꎬ转基因大豆与非转基因大豆在根际

土壤微生物多样性方面的差异并不总是显著的ꎬ且
这种差异可能受到土壤类型、养分条件和大豆品种

等多种因素的影响ꎮ 因此对于转基因与常规大豆

根际微生物研究对于理解转基因作物对土壤生态

系统的影响以及指导未来的农业生产和作物育种

具有重要意义ꎮ

２　 不同耕作方式下大豆根际土壤微生物的

变化

　 　 大豆耕作方式一般包括连作、间作、轮作及其

他方式ꎮ 研究显示ꎬ相同的大豆品种ꎬ不同的耕作

栽培方式对其根际土壤微生物也有一定的影响ꎮ
耕作方式的改变会直接影响土壤的物理结构、化学

性质以及生物活性ꎬ进而影响根际微生物的多样性

和组成ꎮ
２. １　 大豆连作根际土壤微生物的变化

在农田生态系统中ꎬ作物的耐连作程度大不相

同ꎬ大豆是典型的对连作敏感的作物ꎬ持续种植会

导致土壤酸化、土传疾病加重等问题ꎮ 连作状态下

由于根系分泌物的累积不仅对大豆生长具有自毒

作用同时还会严重影响大豆根际微生物的群落

结构[２１￣２２]ꎮ
研究显示ꎬ连作年限是影响大豆根际细菌群落

构成的关键因素ꎬ并且连作年限越长无论是细菌还

是真菌群落构成和多样性都会明显变化及下降[２３]ꎮ
连作 ２ ~ ４ 年是微生物群落动态变化较为强烈的阶

段ꎬ显著区别于轮作处理和更长年限的连作处理ꎮ
多个试验结果也证实ꎬ大豆连作条件下较正茬相比

细菌总数降低、真菌数量增加、放线菌数量总体变

化幅度不大[２４￣２６]ꎮ 除了对细菌和真菌会产生一定

的影响外ꎬ连作还会对大豆根际土壤中的线虫、镰
刀菌群落、氨化细菌、硝化细菌、好气性自生固氮菌

和纤维素分解菌产生一定的影响ꎬ大致趋势是导致

这些菌的含量降低[２７]ꎬ并且连作使土壤生物群落的

基因拷贝数减少[２８]以及对相关氮循环有重要影

响[２９]ꎮ 由此可知连作导致大豆生长发育过程中的

主要微生物群落发生改变ꎬ引起这种变化的原因可

能是大豆的连续种植使大豆对根际土壤营养成分

的需求不断增加ꎬ从而导致根际微生物中的各种菌

群进行重新结构调整和组装ꎬ进而导致组成的变

化ꎮ 综合实验也验证ꎬ引起大豆连作障碍的原因不

仅是由于根际土壤微生态系统的改变ꎬ同时也是环

境因子等综合作用的结果[３０]ꎮ
虽然连作对大豆的根际微生物产生了一定的

影响ꎬ但是连作也为了解大豆根际有益菌群如假黄

单胞菌、硝基螺旋菌和链霉菌的分离与研究提供了

很好的条件ꎬ对有益微生物菌群的研究是以大豆地

下部分为出发点进行大豆改良的另一重要方向[３１]ꎮ
未来可以通过改变种植模式来减弱根际微生物的

变化对大豆产量造成的影响ꎮ 综上所述ꎬ大豆连作

对根际微生物群落有显著影响ꎬ这些影响可能会对

土壤健康和作物生产产生负面效应ꎮ 因此ꎬ了解连

作对根际微生物的具体影响机制对于制定合理的

农业管理和轮作制度具有重要意义ꎮ
２. ２　 大豆间作根际土壤微生物的变化

间作通过在同一块土地上种植两种或两种以

上的作物ꎬ提高土壤肥力、增加作物产量和改善生

态系统的多样性[３２]ꎮ 间作模式不仅提高了作物多

样性ꎬ而且作物根系之间生态位的交叉互补也有利

于提高作物对土壤资源的利用效率ꎮ
豆科作物具有与土壤中的根瘤菌共生固氮的

特性ꎬ因而在间作模式中具有重要的价值ꎮ 豆科与

禾本科作物的间作不仅可以相互促进生长ꎬ而且还

能提高土壤微生物的丰富度和多样性[３３]ꎮ 通过与

玉米进行间作发现ꎬ与单作相比ꎬ间作体系中大豆

根际土壤的养分有效性、微生物数量、根酶活性均

显著高于相应单作根际土壤[３４]ꎮ 由于存在根系间

的互作ꎬ从而导致间作大豆的根际土壤微生物多样

性和均匀度指数都有所增加[３５]ꎮ 玉米大豆间作条

件下ꎬ无论是细菌、真菌还是放线菌不分隔处理的

大豆根际菌群数量都明显高于塑料膜分隔处理ꎬ可
见间作中根系互作增加了根际细菌、真菌和放线菌

的数量[３６]ꎮ 也有研究发现ꎬ菌根真菌能介导豆科作

物所固定的氮素向玉米根系的转移[３７]ꎮ 这一结果
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强调了间作体系有利于土壤微生物在养分转移和

土壤肥力保持等方面充分发挥作用ꎮ
大豆与其他作物间作体系中ꎬ其根际土壤微生

物的多样性改变情况的研究显示ꎬ茶树 /大豆间作

种植下根际土壤的微生物群落结构ꎬ与单作处理相

比ꎬ根际土壤细菌、真菌、放线菌数量及微生物总量

增加ꎬ土壤微生物群落多样性改善ꎬ同时也证明茶

树 /大豆间作具有显著的种间促进效应ꎬ能有效调

节根际微生物群落结构组成及土壤酶活性[３８]ꎮ
间作条件下大豆根际土壤微生物群落的多样

性得到有效改善ꎬ可能是由于不同的作物对根际微

生物营养成分的吸收和利用存在差异ꎬ不会产生竞

争作用ꎮ 不同作物的根际分泌物之间可能会产生

积极的效用ꎬ因此与其他作物间作对大豆生长发育

均具有促进作用ꎬ可见对间作条件下大豆根际土壤

微生物的群落结构调整能在一定程度上改变大豆

的相关性状ꎬ进而指导大豆育种应用ꎮ 综上所述ꎬ
间作对大豆根际微生物的影响是多方面的ꎬ包括提

高土壤养分和酶活性、改变根际微生物的多样性和

数量、以及影响根际微生物群落的结构和功能ꎬ这
些变化可能对大豆的生长和健康产生积极的影响ꎮ
２. ３　 大豆轮作根际土壤微生物的变化

轮作是通过在不同季节或年份种植不同类型

的作物来改善土壤结构和提高土壤肥力的种植方

式ꎬ可以在时间尺度上增加农业系统的植物多样

性ꎮ 这种耕作方式对土壤微生物群落ꎬ尤其是根际

微生物ꎬ有着显著的影响ꎮ 合理轮作不仅能促进土

壤中微生物的活动ꎬ还可以抑制病菌滋生ꎬ提高作

物产量ꎮ
农业生产中涉及的大豆轮作方式主要是大豆、

玉米轮作ꎬ尤其是在中国东北大豆种植地区ꎮ 与大

豆连作模式相比ꎬ大豆和玉米的轮作提高了土壤细

菌的丰度和多样性ꎮ 通过研究大豆、玉米轮作模式

对根际土壤微生物的影响ꎬＢｅｎｉｔｅｚ 等[３９]发现作物根

际微生物群落多样性随着前茬作物的改变而改变ꎮ
轮作方式的不同对大豆根际土壤微生物的影响也

不同ꎬ连续种植玉米后再轮作大豆其大豆产量、土
壤蛋白质和 ＰＯＸＣ 指标均增加ꎬ并且大豆根际中大

量富集了 Ｔｕｍｕｌｉａ、Ｐｙｒｅｎｏｃｈａｅｔｏｐｓｉｓ 和 Ｓｃｈｉｚｏｔｈｅｃｉｕｍ
等ꎬ表明玉米病原菌以非病原菌的形式在大豆根中

定殖[４０]ꎮ 而玉米￣大豆￣玉米(ＭＳＭ)和玉米￣大豆￣大
豆(ＭＳＳ)轮作植模式中ꎬＭＳＳ 轮作模式提高了土壤

微生物群落的香农多样性指数、辛普森指数、均匀

度指数和 ＭｃＩｎｔｏｃｈ 指数ꎬ说明轮作种植体系提高了

土壤微生物群落的多样性ꎬ改变了根际土壤微生物

群落功能利用能力和碳源的种类[４１]ꎬ由此可见与微

生物群落相关的土壤健康指标与大豆产量之间存

在着较强的关联性ꎮ
相较于禾本科作物小麦和玉米的轮作体系ꎬ禾

本科小麦与豆科作物大豆的轮作体系中粪壳菌科

(Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ)的真菌类群丰度增加了 ３ 倍[４２]ꎮ
与玉米￣大豆轮作相比ꎬ油菜￣大豆种植模式下

大豆根际土壤中的细菌和真菌的物种丰富度和均

匀度相似ꎬ表明细菌和真菌物种多样性都不受这两

个作物种植顺序的影响[４３]ꎮ 然而在黄瓜与大豆轮

作试验中发现ꎬ轮作显著提高了土壤微生物多样性

指数、丰富度指数和均匀度指数ꎬ土壤微生物群落

ＤＮＡ 序列相似程度较对照相比明显升高[４４]ꎮ 这表

明在农业生态系统中ꎬ作物多样性的提高可通过增

加土壤有机质含量影响土壤中微生物的多样性和

功能ꎮ 而微生物群落功能的稳定对维持土壤肥力

意义重大[４５]ꎮ 所以ꎬ大豆种植中的合理轮作能够有

效改善大豆根际微生物的结构、富集有益菌群ꎬ为
利用微生物群落提高大豆产量潜力创造了可能性ꎮ

这些研究结果表明ꎬ轮作制度下ꎬ大豆根际微

生物的多样性和丰度受到多种因素的影响ꎬ包括作

物种类、生长阶段、土壤养分状况等ꎮ 通过合理管

理轮作制度ꎬ可以优化根际微生物群落结构ꎬ从而

提高土壤质量和作物生产力ꎮ 轮作不仅有助于维

持和增强大豆根际土壤微生物多样性ꎬ还可以通过

改变根际微生物群落结构来提高大豆的抗病性和

氮利用效率ꎮ
２. ４　 其他耕作方式

寻找合理的大豆栽培种植模式对于大豆产量

的提升至关重要ꎬ而不同种植模式下的大豆根际微

生物研究也是必不可少的ꎮ 除了常规连作、间作、
轮作的耕作方式ꎬ覆膜、秸秆覆盖和增温等农业管

理措施对大豆根际微生物群落也有显著影响ꎮ 这

些措施通过改变土壤环境条件ꎬ如温度、湿度、养分

供应和有机质分解ꎬ影响根际微生物的多样性、数
量和活性ꎮ
２. ４. １　 覆膜技术　 覆膜主要是可以显著提高土壤

温度ꎬ这对于土壤微生物的生长和活性具有积极作

用ꎬ同时还有助于减少水分蒸发ꎬ保持土壤湿度ꎬ为
微生物提供适宜的生存环境ꎮ 此外ꎬ覆膜通过改变

土壤养分转化和迁移ꎬ间接影响大豆根际微生物群

落结构ꎬ所以覆膜比不覆膜增加了大豆根际土壤细

菌、放线菌、真菌等微生物的总量[４６]ꎮ
２. ４. ２　 秸秆覆盖　 秸秆覆盖为土壤微生物提供了

丰富的碳源和能量ꎬ从而促进了微生物的生长和活
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性ꎬ增加土壤有机质含量并改善土壤结构ꎮ 秸秆分

解过程中释放的营养物质也有助于改变根际微生

物群落的组成和功能ꎮ 以传统耕作为对照ꎬ对传统

耕作 ＋秸秆覆盖、免耕、免耕 ＋秸秆覆盖 ３ 个耕作方

式实施 ３ 年后的土壤微生物进行研究ꎬ发现大豆田

表层土壤微生物量碳、氮与相应土层有机碳和全氮

不存在正相关的变化ꎬ认为是土壤微生物量较土壤

有机质对管理变化反应更为迅速所致[４７]ꎮ
２. ４. ３　 增温　 增温也能够使大豆根际微生物发生

改变ꎬ张婷婷等[４８]研究表明大豆季增温处理土壤微

生物量氮含量显著高于对照ꎬ大豆季各处理间最具

优势的芽单胞菌目、芽单胞菌科和鞘氨醇单胞菌属

的细菌比例之间均存在显著差异ꎬ增温处理的物种

数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数均最

小ꎬ土壤细菌 α 多样性指标与土壤微生物量碳氮之

间存在极显著的相关关系[３０]ꎮ 表明增温可以通过

提高土壤温度来影响根际微生物的代谢活动和生

物量ꎬ促进了微生物的氮循环活动ꎮ
土地管理策略不仅影响微生物群落的结构和

多样性[４９￣５０]ꎬ还改变微生物的功能[５１]ꎮ 不同的栽培

方式对大豆的影响不仅仅表现在大豆地上部分农

艺性状的改变ꎬ地下部分微生物群落组成、结构变

化、多样性改变都可能是影响大豆生殖改变的重要

因素ꎮ
综上所述ꎬ覆膜、秸秆覆盖和增温等措施通过

不同的途径和机制影响大豆根际微生物群落ꎮ 这

些措施不仅可以提高作物产量ꎬ还可能通过改变根

际微生物群落来影响土壤健康和生态系统功能ꎮ
因此ꎬ了解和管理这些农业措施对根际微生物的影

响对于可持续农业生产具有重要意义ꎮ

３　 不同生育期大豆根际土壤微生物的变化

大豆生长过程中会经历出苗期、幼苗期、花芽

分化期、结荚期、鼓粒期和成熟期 ６ 个主要生长时

期ꎬ不同时期大豆相关性状会发生明显的变化ꎬ同
时也伴随着根际微生物的动态变化ꎮ 生育期是大豆

根际细菌和真菌群落结构变化的另一主要影响因

子ꎬ并且生育期对根际微生物多样性变化产生重要

影响ꎮ
大豆根际菌群的组建主要遵循生态适应性ꎬ即

不同的生长时期根际微生物的组成是不同的ꎮ 多

年的研究显示ꎬ植物显著影响了其根系微生物组的

结构组成ꎬ微生物的多样性从土壤到植物根际再到

根内呈现梯度降低的趋势ꎬ并且这种多样性受到植

物生长时期的显著调控[５２]ꎮ

通过测定不同生育阶段大豆根际微生物区系

动态变化发现ꎬ绥农 １０ 号根际细菌数量从三叶期到

鼓粒初期不断增加ꎬ到成熟期又急剧减少[５３]ꎮ 大豆

各生育期土壤微生物生态分布测定试验表明ꎬ大豆

土壤微生物总数动态变化ꎬ均以细菌数量占绝对优

势ꎬ其次是放线菌ꎬ真菌最少ꎮ 大豆各生育期微生

物总数以开花期为最多ꎬ其次是成熟期ꎬ再次是分

枝期[５４]ꎬ盛花期和成熟期细菌和放线菌数量较高ꎬ
真菌数量以苗期、结荚期较高ꎬ生育中后期有所减

少[５５]ꎮ 大豆植株生长旺盛的结荚期微生物群落的

根际效应比收获期更明显[５６]ꎬ成熟期根际微生物量

碳与大豆产量呈正相关[２５]ꎮ
产生这种结果的原因可能是苗期的大豆根系

还不够发达ꎬ导致根系的分泌物质不充分以及根系

对土壤营养成分的吸收不充分ꎬ同样成熟期由于根

的老化也会存在相同的情况ꎬ而鼓粒期是大豆生长

最佳时期ꎬ根系发达ꎬ根对土壤内部营养物质的需

求也相应加大ꎬ导致根际微生物群落结构发生改

变ꎬ从而造成不同生育期的组成和丰度不同ꎮ

４　 根系分泌物对大豆根际群落的影响

植物根系释放的化合物被认为是塑造根际微

生物群落的关键因素ꎬ根际微生物群落又直接或者

间接地影响植物营养物质的吸收ꎮ 大豆根系分泌

物对大豆根际群落的影响是一个复杂的相互作用

的生态过程ꎬ这些分泌物在塑造根际微生物群落方

面起着关键作用ꎮ 与根系相关的微生物群落是高

度动态的ꎬ并受到植物发育的强烈影响ꎬ主要通过

根系分泌物影响微生物生长进而发挥作用ꎮ
在大豆生长过程中分泌物与细菌群落之间存

在显著的相关性ꎬ根系分泌物对根际细菌群落的影

响主要有“组建”和“稳定”两个过程ꎮ 主要作用是

选择富集微生物及对已经构建好的根际微生物组

进行微调ꎬ进而帮助植物吸收营养物质、抵御病原

微生物和化感作用等[５２]ꎮ
尽管关于大豆根系分泌物及其对根际微生物

群落影响的研究相对较少ꎬ但已知植物根系释放的

化合物ꎬ如黄酮类化合物ꎬ是根际微生物群落的重

要组成部分ꎮ 黄酮类化合物作为植物的次生代谢

产物ꎬ不仅在豆科植物中作为根瘤菌结瘤的关键诱

导因子ꎬ而且可能影响与非豆科植物相关的根部微

生物组中的非结瘤微生物[５７]ꎮ 此外ꎬ研究显示通过

转基因技术引入抗盐碱基因(如 ＢＡＤＨ 基因)的大

豆ꎬ其根系分泌物的组成可能会改变ꎬ进而影响土

壤细菌群落结构ꎮ 这表明基因改造可能对大豆与
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其根际微生物群落之间的相互作用产生影响[５８]ꎮ
不同的根际分泌物对大豆根际微生物群落的

影响可能不同ꎬ通过对大豆根系分泌物中特定物质

对土壤微生物活性的影响研究发现ꎬ苹果酸、酒石

酸和油酸甲酯的加入对微生物来说是有益的ꎬ化感

作用并没有表现出来ꎻ而 ２ꎬ４￣二叔丁基苯酚和香草

酸对土壤微生物的生长表现为低浓度促进ꎬ高浓度

抑制ꎬ对土壤微生物有化感作用[５９]ꎮ 植物根系向土

壤输入的有机碳等物质显著影响着真菌的生长和

繁殖[４２]ꎮ
综上所述ꎬ大豆根系分泌物对根际群落的影响

是多方面的ꎬ包括提供营养、影响微生物的生长和

活动ꎬ以及在植物与微生物之间建立复杂的相互作

用网络ꎮ 这些相互作用对于大豆的健康生长和生

产力至关重要ꎮ 未来的研究可能会进一步揭示根

系分泌物的具体成分ꎬ它们如何影响根际微生物群

落ꎬ以及这些影响如何反馈到植物生长和健康上ꎮ

５　 外界处理对大豆根际微生物的影响

为了能够有效地提高大豆的产量和品质ꎬ育种

家与科研人员往往会通过外界的相关处理来实现

对大豆相关性状的改变ꎮ 大气 ＣＯ２浓度升高会对大

豆的生长及光合作用直接产生影响ꎬ进而影响大豆

产量和品质ꎮ 高 ＣＯ２浓度也能够改变大豆土壤微生

物群落结构ꎬ不仅包括在根际微生物丰度各分类水

平上发生改变ꎬ也影响根际微生物分子特征[６０]ꎮ 于

镇华等[６１]的研究对这一结果进行了证明ꎬ即 ＣＯ２升

高对 ４ 个大豆品种根际土壤细菌丰度均有促进作

用ꎬ且真菌比细菌对 ＣＯ２浓度升高的响应更为敏感ꎮ
同样ꎬ通过对不同材料的处理发现 ＣＯ２浓度增加降

低了无根瘤大豆根际细菌、真菌、放线菌及多根瘤

大豆放线菌的数量ꎬ促进了多根瘤大豆的根际细菌

及真菌的数量[６２]ꎮ
ＵＶ￣Ｂ 处理对大豆根际土壤中的细菌和放线菌

的抑制作用比真菌明显[６３]ꎮ 且研究发现ꎬＣＯ２浓度

增加及 ＵＶ￣Ｂ 辐射增强的共同作用对大豆根际微生

物数量存在抑制或促进效应ꎬ而且在某些性状上存

在复合效应ꎬ它们可能主要是通过调节大豆植株的

干物质分配及根系的代谢间接影响根瘤数量及根

际微生物数量[６４]ꎮ 而张朋等[６５] 研究却发现ꎬＵＶ￣Ｂ
的增强显著促进了细菌、真菌的数量ꎬ使放线菌的

数量明显下降ꎻＣＯ２和 ＵＶ￣Ｂ 的共同作用则显著降低

大豆根际微生物的数量ꎬ并且使放线菌的数量进一

步减少ꎮ 说明 ＵＶ￣Ｂ 辐射增强可对大豆根际微生物

的数量及土壤酶的活性产生比较明显的抑制

作用[６２]ꎮ
研究发现ꎬ施肥不平衡对大豆根际细菌的组成

有显著影响ꎬ在缺氮肥的情况下ꎬ细菌群落与施肥

植株的菌群存在差异ꎬ而缺乏磷肥则阻碍了根际细

菌的总丰度和演替ꎮ 重要的是ꎬ从低氮组中获得的

合成群落(ＳｙｎＣｏｍ)能够刺激植物生长ꎬ这与在没有

氮肥的情况下也能获得稳定的大豆产量相对应[５]ꎮ
施入不同有机肥后ꎬ土壤中细菌和放线菌的数量明

显增加ꎬ真菌中青霉菌数量增多ꎬ致病菌数量减

少[６６]ꎮ 说明施肥会明显地改变大豆根际土壤的群

落结构组成ꎬ可能是由于肥料中原有的氮、磷、钾等

元素与大豆根际土壤原有菌群中组成物质发生了

相互作用进而破坏了菌群整体结构ꎬ导致特定菌群

发生改变ꎮ
生物刺激素是人工制成的一种生长调节剂ꎬ不

仅能促进植物本身以及根瘤菌体的发育ꎬ还可以最

高效地促进二者充分发挥共生固氮作用ꎬ也从而达

到氮元素的绿色循环利用目的ꎮ 施加生物刺激素

会降低大豆根际土壤微生物的多样性ꎬ可以促进根

瘤菌的生长、增加根际土壤微生物中根瘤菌的含

量ꎻ同时生物刺激素还可以提高根际土壤微生物中

功能菌属的数量ꎬ促进大豆固氮和生长发育[６７]ꎮ
总之ꎬ影响大豆产量和品质相关性状的因素不

仅取决于大豆品种自身的特点ꎬ还受到其他外界因

素的影响ꎬ同时也包括各种外界因素的施加对大豆

根际微生物产生的一系列改变ꎮ 这些因素对大豆

根际微生物群落的影响是复杂且多方面的ꎬ它们可

能通过改变根际环境的理化条件、植物根系分泌物

的组成和数量以及植物与微生物的相互作用来影

响微生物群落的动态ꎮ 了解这些影响有助于更好

地管理土壤健康和提高作物产量ꎮ

６　 大豆根际微生物与大豆土传病害的关系

大豆土传病害ꎬ如根腐病、胞囊线虫病等ꎬ不仅

直接影响大豆的生长和产量ꎬ还会改变根际微生物

的组成和活性ꎮ 大豆根际微生物与大豆土传病害

之间的关系是一个复杂的生态互作问题ꎮ 大豆土

传病害是由土壤中的病原体引起的ꎬ这些病原体主

要包括真菌、细菌和线虫等ꎬ它们可以导致大豆的

根腐病、疫病、枯萎病等多种病害[６８]ꎮ
部分研究揭示ꎬ大豆土传病害的发生与根际微

生物的群落结构改变有直接的关系ꎬ因此对于大豆

根际微生物的研究为大豆抵抗根际生物胁迫提供

了一个新的研究方向[６]ꎮ 根腐病作为大豆土传病

害是由茄腐镰刀菌、尖孢镰刀菌和丝核菌等多种真
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菌混合侵染导致的ꎬ这种病害严重发生时ꎬ一般会

导致大豆减产 ５％ ~ １０％ ꎬ甚至减产可达 ６０％ ꎮ 这

些病原真菌通过分泌降解酶、导管堵塞或毒素作用

等机制侵染植物ꎬ导致植物发病[６９]ꎮ
大豆土传病害的发生与根际微生物群落的动

态变化密切相关ꎮ 根际微生物群落的多样性和功

能对于抑制病害、促进植物健康生长具有重要作

用ꎮ 管理根际微生物群落可以作为大豆病害的生

物控制和可持续农业生产的新策略ꎮ 未来的研究

应该系统评估大豆土传病害的发生及危害程度、归
类土传病原菌类型、深入研究土传真菌病害发生的

根际微生态机理以及研发土传病害综合防控技术ꎮ

７　 展望

土壤微生物在作物养分循环中起着不可或缺

的作用ꎬ是农业可持续发展的重要生物资源ꎬ被认

为是下一次绿色革命的基石ꎮ 根际微生物通过提

高矿质养分的利用率和提高植物对生物和非生物

胁迫的抗性来促进植物的生长ꎮ 大豆的生长强烈

地影响土壤微生物的群落结构ꎬ微生物在大豆根系

土壤营养元素循环过程中也起着十分关键的作用ꎮ
然而ꎬ大豆对其根系微生物组成的动态选择特

征目前尚未得到充分阐明ꎬ并且大多数与植物生长

相关的研究均在室内可控环境中进行ꎬ而对自然条

件下生长的植物研究相对较少ꎮ 多数科研停留在

对大豆根际微生物的结构和多样性上ꎬ或是对单个

菌株储存的研究ꎬ而对大豆根际微生物优势菌群的

确定与分离、优势微生物群落间相互作用模式机理

以及有效优势菌群的保存在大豆等作物根际微生

物研究中至关重要ꎮ
因此ꎬ科研人员首先需要根据实际育种情况ꎬ

结合现代高通量测序手段以及先进的分子生物学

等相关技术对影响大豆生长的优势微生物菌群进

行分离鉴定ꎻ其次结合组学方法ꎬ如宏转录组学、代
谢组学和宏基因组学ꎬ对储藏土壤微生物的功能进

行更关键的分析ꎻ最后需要深入地了解和解析微生

物诱导大豆生长的促进作用及相互调节的分子

机制ꎮ
具体研究可以从以下几个方面开展:深入研究

微生物与大豆相互作用的机制ꎬ以提高大豆的生产

力和抗病性ꎻ探索微生物群落的稳定性和可塑性ꎬ
以及它们如何响应环境变化和农业管理措施ꎻ开发

微生物制剂ꎬ作为促进大豆健康生长的手段ꎬ特别

是在可持续农业实践中ꎻ利用生物信息学和大数据

分析揭示微生物群落的复杂性和功能潜力ꎮ 这些

研究将有助于我们更好地理解大豆根际微生物的

作用ꎬ为大豆的可持续生产提供科学依据ꎮ
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１１￣１６. )

[４２] ＡＩ Ｃꎬ ＺＨＡＮＧ Ｓꎬ ＺＨＡＮＧ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ

ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｔｏ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｒｅｇｉｍｅ

ａｎｄ ｃｒｏｐ ｒｏｔａｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｇｅｏｄｅｒｍａꎬ ２０１８ꎬ ３１９: １５６￣１６６.

[４３] ＢＯＬＡＪＩ Ａ Ｊꎬ ＷＡＮ Ｊ Ｃꎬ ＭＡＮＣＨＵＲ Ｃ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ( Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ) ｉｓ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ

ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅ [ Ｊ ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０２１ꎬ

１２: ６３２２８０.

[４４] 吴凤芝ꎬ 王学征. 黄瓜与小麦和大豆轮作对土壤微生物群落

物种多样性的影响[Ｊ] . 园艺学报ꎬ ２００７ꎬ ３４(６): １５４３￣１５４６.

(ＷＵ Ｆ Ｚꎬ ＷＡＮＧ Ｘ Ｚ. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ￣ｃｕｃｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｗｈｅａｔ￣

ｃｕｃｕｍｂｅｒ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

[Ｊ] . Ａｃｔａ Ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｅ Ｓｉｎｉｃａꎬ ２００７ꎬ ３４(６): １５４３￣１５４６. )

[４５] ＴＩＥＭＡＮＮ Ｌ Ｋꎬ ＧＲＡＮＤＹ Ａ Ｓꎬ ＡＴＫＩＮＳＯＮ Ｅ Ｅꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｒｏｐ

ｒｏｔａｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｅｎｈａｎｃｅｓ ｂｅｌｏｗｇｒｏｕｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ

ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｉｎ ａｎ ａｇｒｏｅｃｏｓｙｓｔｅｍ [ Ｊ] . Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｌｅｔｔｅｒｓꎬ ２０１５ꎬ １８

(８): ７６１￣７７１.

[４６] 王海泉ꎬ 王英ꎬ 周宝库ꎬ 等. 行间覆膜栽培对大豆根际土壤微

生物区系和土壤肥力的影响[ Ｊ] . 大豆科学ꎬ ２００９ꎬ ２８(５):

８７５￣８７８. (ＷＡＮＧ Ｈ Ｑꎬ ＷＡＮＧ Ｙꎬ ＺＨＯＵ Ｂ Ｋꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ

ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｒｅｇｉｏｎｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ｒｏｏｔ ｓｙｓｔｅｍ

ｗｉｔｈ ｆｉｌｍ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｏｗｓ[Ｊ] . Ｓｏｙｂｅａｎ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２００９ꎬ ２８

(５): ８７５￣８７８. )

[４７] 樊丽琴. 水土保持耕作对黄土高原玉米—小麦—大豆轮作系

统土壤微生物量碳、氮的影响 [ Ｄ]. 兰州: 甘肃农业大学ꎬ

２００４. (ＦＡＮ Ｌ Ｑ. Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｔｉｌｌａｇｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ

ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｆｔｅｒ ｔｈｒｅｅ ｙｅａｒｓ ｏｆ

ｍａｉｚｅ￣ｗｈｅａｔ￣ｓｏｙｂｅａｎ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ Ｌｏｅｓｓ Ｐｌａｔｅａｕ[Ｄ]. Ｌａｎｚｈｏｕ:

Ｇａｎｓｕ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ２００４. )

[４８] 张婷婷ꎬ 陈书涛ꎬ 王君ꎬ 等. 增温及秸秆施用对豆￣麦轮作土

壤微生物量碳氮及细菌群落结构的影响 [ Ｊ] . 环境科学ꎬ

２０１９ꎬ ４０(１０): ４７１８￣４７２４. (ＺＨＡＮＧ Ｔ Ｔꎬ ＣＨＥＮ Ｓ Ｔꎬ ＷＡＮＧ

Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｗａｒｍｉｎｇ ａｎｄ ｓｔｒａｗ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

[Ｊ] . Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１９ꎬ ４０(１０): ４７１８￣４７２４. )

[４９] ＬＩＵ Ｊꎬ ＹＵ Ｚꎬ ＹＡＯ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｔｈｅ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍ ｉｎ ａ Ｍｏｌｌｉｓｏｌ ｏｆ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｃｈｉｎａ

[Ｊ] . Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２０１７ꎬ １１９: ４０７￣４１６.

[５０] ＳＯＭＡＮ Ｃꎬ ＬＩ Ｄꎬ ＷＡＮＤＥＲ Ｍ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｌｏｎｇ￣ｔｅｒｍ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ａｎｄ

ｃｒｏｐ￣ｒｏｔａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ａｆｆｅｃｔ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ [ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌꎬ ２０１７ꎬ ４１３ ( １ / ２ ):

１４５￣１５９.

[５１] ＢＯＲＡＳＥ Ｄ Ｎꎬ ＮＡＴＨ Ｃ Ｐꎬ ＨＡＺＲＡ Ｋ Ｋꎬ ｅｔ ａｌ. Ｌｏｎｇ￣ｔｅｒｍ

ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｅｄ ｃｒｏｐ ｒｏｔａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ

ｐｒａｃｔｉｃｅｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅｓ ａｃｔｉｖｉｔｙ[Ｊ] .

Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓꎬ ２０２０ꎬ １１４: １０６３２２.

[５２] 刘尧. 大豆生长过程中根系菌群的分布和演替规律研究[Ｄ].

杨凌: 西北农林科技大学ꎬ ２０１８. (ＬＩＵ Ｙ. Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ

ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｒｏｏｔａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｕｒｉｎｇ ｓｏｙｂｅａｎ

ｇｒｏｗｔｈ[Ｄ]. Ｙａｎｇｌｉｎｇ: Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ａ ＆ Ｆ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ２０１８. )

[５３] 陈宏宇ꎬ 李晓鸣ꎬ 王敬国. 抗病性不同大豆品种根面及根际

微生物区系的变化 Ⅱ. 连作大豆(重茬)根面及根际微生物区

系的变化[Ｊ] . 植物营养与肥料学报ꎬ ２００６ꎬ １２(１): １０４￣１０８.

(ＣＨＥＮ Ｈ Ｙꎬ ＬＩ Ｘ Ｍꎬ ＷＡＮＧ Ｊ Ｇ. Ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ｉｎ ｔｈｅ

ｒｈｉｚｏｐｌａｎｅ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｓｏｙｂｅａｎ

ｃｕｌｔｉｖａｒｓⅡ. Ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｐｌａｎｅ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ｕｎｄｅｒ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ [ Ｊ ] . Ｐｌａｎｔ
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Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ ａｎｄ Ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２００６ꎬ １２(１): １０４￣１０８. )

[５４] 刘增柱ꎬ 周玉芝ꎬ 韩静淑. 大豆连、轮作土壤微生物生态分布

与大豆孢囊线虫群体动态的研究[ Ｊ] . 大豆科学ꎬ １９９０ꎬ ９

(３): ２０６￣２１２. ( ＬＩＵ Ｚ Ｚꎬ ＺＨＯＵ Ｙ Ｚꎬ ＨＡＮ Ｊ Ｓ. Ｓｔｕｄｙ ｏｎ

ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓａｎｄ ｃｏｌｏｎｙ ｄｙｎａｍｉｃｓ

ｏｆ ｃｙｓｔ￣ｆｏｒｍｉｎｇ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ ｉｎ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓａｎｄ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｃｒｏｐｐｉｎｇ

ｓｙｓｔｅｍｓ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ [ Ｊ ] . Ｓｏｙｂｅａｎ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ １９９０ꎬ ９ ( ３ ):

２０６￣２１２. )

[５５] 马春梅ꎬ 唐远征ꎬ 季尚宁. 作物定位轮作体系长期试验研究

(Ⅱ): 不同轮作方式对大豆田土壤微生物数量的影响[ Ｊ] .

东北农业大学学报ꎬ ２００４ꎬ ３５(６): ６４５￣６５０. (ＭＡ Ｃ Ｍꎬ ＴＡＮＧ

Ｙ Ｚꎬ ＪＩ Ｓ Ｎ. Ｌｏｎｇ￣ｔｅｒｍ ｃｒｏｐ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｅａｒｃｈ(Ⅱ): Ｔｈｅ ｉｍｐａｃｔ

ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｙｂｅａｎ ｆｉｅｌｄ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｃｒｏｐ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｗａｙｓ [ Ｊ ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ

Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ２００４ꎬ ３５(６): ６４５￣６５０. )

[５６] 李春格ꎬ 李晓鸣ꎬ 王敬国. 大豆连作对土体和根际微生物群

落功能的影响[Ｊ] . 生态学报ꎬ ２００６ꎬ ２６(４): １１４４￣１１５０. (ＬＩ

Ｃ Ｇꎬ ＬＩ Ｘ Ｍꎬ ＷＡＮＧ Ｊ Ｇ. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ

ｏｎ ｂｕｌｋ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎ [ Ｊ] .

Ａｃｔａ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａꎬ ２００６ꎬ ２６(４): １１４４￣１１５０. )

[５７] ＨＥ Ｄꎬ ＳＩＮＧＨ Ｓ Ｋꎬ ＰＥＮＧ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｆｌａｖｏｎｏｉｄ￣ａｔｔｒａｃｔｅｄ Ａｅｒｏｍ￣

ｏｎａｓ ｓｐ. ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｒｏｏｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｅｎｈａｎｃｅｓ ｐｌａｎｔ

ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ[ Ｊ] . Ｔｈｅ ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２０２２ꎬ １６ (１１):

２６２２￣２６３２.

[５８] 聂颖. 抗盐碱转 ＢＡＤＨ 基因大豆对根系分泌物及土壤细菌群

落结构的影响[Ｄ]. 哈尔滨: 东北农业大学ꎬ ２０１８. (ＮＩＥ Ｙ.

Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ａｌｋａｌｉ￣ｔｏｌｅｒａｎｔ ＢＡＤＨ￣ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｓｏｙｂｅａｎ ｏｎ ｒｏｏｔ

ｅｘｕｄａｔｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ [ Ｄ ]. Ｈａｒｂｉｎ:

Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ２０１８. )

[５９] 曲晓华ꎬ 赵晓燕ꎬ 马杰ꎬ 等. 大豆根系分泌物中特定物质对土

壤微生物活性的影响[Ｊ] . 福建农业学报ꎬ ２０１５ꎬ ３０(３): ２９８￣

３０２. (ＱＵ Ｘ Ｈꎬ ＺＨＡＯ Ｘ Ｙꎬ ＭＡ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ｒｏｏｔ

ｅｘｕｄａｔｅｓ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎ ｓｏｉｌ [ Ｊ] . Ｆｕｊｉａｎ
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