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微生物调控植物次生代谢的研究进展 
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摘 要： 植物与微生物之间存在复杂的相互作用。从次生代谢的角度而言，微生物及其代谢物可诱导植物次生代 

谢重塑，而植物被调控后分泌的代谢物亦可反向驱动环境中微生物群落的重组。本文综述了微生物调控植物次生 

代谢的研究进展，包括：（1）系统总结了微生物介导的植物次生代谢调控表型；（2）基于有限的研究探讨了微生物对 

植物代谢等生理过程的调控机制；（3）基于代表性研究讨论了植物次生代谢物对微生物群落的反馈调节及生物学意 

义。现有研究表明，尽管微生物调控植物次生代谢的表型已被广泛报道与应用，但关键信号分子的挖掘严重滞后， 

表型观测与机制解析的关注重点不一致，反映植物-微生物互作全局规律的研究尚待加强。最后，本文对构建“信号 

分子诱导-植物代谢重塑-微生物组重构-协同反馈调节”全景研究的趋势进行展望，探讨了本领域拟解决的科学问 

题、面临的技术瓶颈及潜在的产业化应用前景。 
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Abstract: Plants and microorganisms engage in intricate interactions. From the perspective of secondary metabolism, 
microorganisms and their metabolites can induce remodeling of plant secondary metabolism. Conversely, plant- 
secreted metabolites, modulated by these interactions, can drive restructuring of ambient microbial communities. The 
complex interactions between microorganisms and plants are ubiquitous throughout the entire plant life cycle, 
exhibiting extreme dynamism. These interactions profoundly impact plant secondary metabolism and other 
physiological activities, collaboratively shaping ecosystem dynamics. This review summarizes recent advances in 
microbial regulation of plant metabolism, covering: (1) a systematic summary of microbial-mediated phenotypes in 
plant secondary metabolism regulation; (2) an exploration of microbial regulatory mechanisms on plant physiological 
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processes, mainly metabolism, based on currently limited studies; (3) a discussion, drawing from representative 
studies, of feedback regulation by plant secondary metabolites on microbial communities and its biological 
significance. Key findings of the review indicate: (1) Regulation of plant secondary metabolism by microorganisms 
and their metabolites is widespread. Functional strains from bacterial genera such as Pseudomonas, Bacillus, and 
Rhizobium, and fungal genera like Glomus and Rhizophagus, are most frequently reported for their regulatory effects. 
(2) The mechanism by which microbial signaling molecules regulate plant metabolism primarily involves interference 
with plant immune systems and hormone signaling pathways, thereby affecting expression of genes related to 
secondary metabolite biosynthesis. (3) A continuous interactive cycle based on secondary metabolites exists between 
plants and microorganisms. This cycle ultimately drives plant metabolic remodeling, alteration of physiological states, 
and promotes directed restructuring of environmental microbial communities. Despite widespread reporting and 
application of phenotypes where microorganisms regulate plant secondary metabolism, discovery of key signaling 
molecules lags significantly. An inconsistency in research focus also exists between phenotypic observation and 
mechanistic elucidation, highlighting a need to strengthen research on overarching principles governing plant-microbe 
interactions. Finally, this review anticipates the trend towards constructing a panoramic research framework 
encompassing ″signaling molecule induction-plant metabolic remodeling-microbiome restructuring-synergistic 
feedback regulation″. It further discusses scientific questions to be addressed, technical bottlenecks encountered, 
and potential industrial applications in this field. 

Key words: plant secondary metabolism; microorganisms; plant-microbe interactions; signaling molecule; interaction 
mechanism  

植物生长环境中定殖着数量庞大的微生物群 

落，二者历经约4.5亿年的协同进化，形成了长期而 

稳定的共生网络。微生物与植物的相互作用不仅贯 

穿植物生命周期的始终，更具有高度的动态性，对植 

物的次生代谢及其他生理活动产生深远影响[1]。 

随着近年来该领域研究的快速推进，植物与微生物 

间的相互作用模式被不断揭示。其中，微生物对植 

物次生代谢的调控，是该领域普遍且备受关注的互 

作效应[2]。 

微生物对植物次生代谢的调控是高度复杂的生 

物学过程。其核心机制可体现为：微生物合成并向 

环境释放信号分子，并被植物感知；植物在该信号分 

子的调控下激活体内通路，合成特异的次生代谢物， 

并将其外排至环境，重塑环境微生物群落的组成。 

自2018年以来，已有诸多综述对本领域进行了梳理， 

探讨环境微生物研究如何揭示“植物-微生物-环境” 

的复杂互作网络[3，4]。这些综述大致分为两个方 

向：一是微生物对植物次生代谢物的调控机制[5，6]； 

二是植物次生代谢产物的生态与生物学功能[7，8]。 

尽管现有研究已构建了理论框架，但仍未充分 

建立植物-微生物互作的全链条关系。基于此，本 

文从植物次生代谢视角出发，重点综述微生物调控 

植物次生代谢的表型及其分子机制，并进一步探讨 

其生物学意义。本文系统检索了Web of Science数 

据 库 中 自 1 9 6 9 年 以 来 发 表 的 相 关 文 献 ， 以  

“microorganism”“plant secondary metabolites”“plant 
composition”“elicitor”为关键词，共纳入近190项研 

究（包含综述[5，6]已汇总的91项研究）。本综述包括 

1676 专刊：杰出女科学家（下） 第38卷  



四个部分：（1）微生物介导的植物次生代谢调控表 

型；（2）微生物调控植物代谢等生理过程的分子机 

制；（3）植物次生代谢物对微生物群落的反馈调节及 

生物学意义；（4）总结与展望。 

1 微生物介导的植物次生代谢调控表型 

微生物普遍参与调控植物次生代谢产物的合成 

与积累。早在1969年，Libbert等[9]首次报道了细菌 

调控玉米、豌豆等的次生代谢。迄今，已有至少157 
篇文献报道了该类表型。这些研究的形式多样：诱 

导因子包括微生物菌株（以下称为“功能菌株”）、微 

生物提取物及其特定代谢物；接种部位多为根，少 

数为叶片及种子；培养条件包含土壤栽培、水培及 

人工培养基体系。代谢产物的表型分析常采用分 

光光度法、紫外-可见光谱法、色谱/质谱联用法等。 

本节将从功能菌株（图1）、提取物（图2）及特定代谢 

物三个层面，系统综述微生物对植物次生代谢的调 

控表型。其中，针对功能菌株的研究最为广泛，依 

据结构可将被调控植物成分进一步分为酚类、萜类 

及生物碱类等[10]。 

图1 微生物功能菌株对植物次生代谢的影响 
（a）微生物调控植物次生代谢的研究对象、研究方法及结果统计。（b）受微生物正向调控的代表性植物次生代谢物。  

Figure 1 Effects of functional microbial strains on plant secondary metabolism 
(a) Summary of research subjects, methodologies, and outcomes in studies of microbial regulation of plant secondary metabolism. (b) 
Representative plant secondary metabolites positively regulated by microorganisms.  
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1.1 功能菌株介导的植物次生代谢调控表型 

1.1.1 功能菌株对植物酚类成分的调控 

酚类化合物是以苯环直接连接羟基为核心结构 

的植物天然产物，经后修饰反应展现出高度的结构 

多样性，主要包括黄酮、查耳酮、酚酸等[11]。调控酚 

类 代 谢 物 的 细 菌 种 类 丰 富 ， 包 括 假 单 胞 菌 属  

（Pseudomonas）、芽孢杆菌属（Bacillus）、根瘤菌属 

（Rhizobium）、链霉菌属（Streptomyces）等。例如，荧 

光假单胞菌SS101施用于根部，可提升拟南芥根和 

叶片中总黄酮水平并增强抗病性[12]；敏捷节杆菌 

UMCV2能诱导山奈酚等黄酮类化合物在苜蓿叶片 

中的积累[13]；枯草芽孢杆菌Co1-6与多粘类芽孢杆 

菌Mc5Re-14均可显著提升洋甘菊花中芹菜素-7-O- 
葡萄糖苷的含量[14]；接种固氮螺菌4B或豆科根瘤 

菌RRE6可能上调水稻根、茎、叶组织的酚酸含 

量[15，16]；Bois noir植原体侵染葡萄叶片可诱导咖啡酸 

等酚酸类化合物含量升高；解淀粉欧文氏菌SGB 225/ 
12定殖西洋梨叶脉后则诱导叶片绿原酸积累[17，18]。 

真菌定殖亦能显著调控植物酚类代谢，相关研 

究 多 聚 焦 于 球 囊 霉 属 （ G l o m u s ） 与 根 孢 囊 霉 属  

（Rhizophagus）。例如，根部接种摩西球囊霉可促进 

丹参中丹参酚酸B的积累[19]；根孢囊霉属定殖能提 

升苜蓿、橄榄及甘草等多种植物的酚类水平，其中甜 

叶菊的总酚类和黄酮类化合物含量较对照组分别提 

高5.2倍和4.2倍[20-24]。此外，细菌-真菌复合菌群具 

有协同效应，如根瘤菌与丛枝菌根真菌联用可显著 

提高花生根的酚类化合物总量，且混合菌群效应强 

于单菌[25]。综上，目前已有大量研究证实了微生物 

对植物酚类代谢的广泛调控作用。 

1.1.2 功能菌株对植物萜类成分的调控 

萜类化合物是以异戊二烯为基本单元构建的天 

然烃类及其含氧衍生物，是植物中种类最丰富、结构 

多样性最高的代谢物类群[11]。细菌调控植物萜类 

代谢物的研究较多，其中近七成研究聚焦于假单胞 

菌属（Pseudomonas）与芽孢杆菌属（Bacillus）[5，6]。 

通过根际干预，此类菌株可显著提升植物根、叶及果 

实中萜类化合物的含量[26，27]。例如，日本慢生根 

瘤 菌 能 特 异 性 促 进 大 豆 中 萜 类 的 合 成 与 积  

累[28，29]。在药用植物领域，多种细菌可增强萜类 

成分的合成或积累。例如，短小芽孢杆菌[30]与番 

茄根瘤菌GUH21[31]均被证实可促进甘草酸的积 

累；枯草芽孢杆菌、地衣芽孢杆菌、不动杆菌、寡养单 

胞菌属、伯克霍尔德菌属等多种菌株则能显著提升 

青蒿素含量[32-34]。 

真菌定殖亦能显著调控植物根系、叶片及果实 

中的萜类含量。目前研究涉及的真菌类群广泛且分 

散，主要包括根孢囊霉属（Rhizophagus）、球囊霉属 

（Glomus）及梨形孢属（Serendipita）等。例如，内生 

真菌Pseudodidymocyrtis lobariellae KL27可有效诱 

导红豆杉针叶中紫杉醇的合成[ 3 5 ]；而草酸青霉 

图2 微生物提取物对植物次生代谢的影响 
（a）微生物提取物调控植物次生代谢的研究对象、研究方法及结果统计。（b）受微生物提取物正向调控的代表性植物次生 
代谢物。 

Figure 2 Effects of microbial extracts on plant secondary metabolism 
(a) Summary of research subjects and methodologies in studies on the regulation of plant secondary metabolism by microbial extracts. 
(b) Representative plant secondary metabolites positively regulated by microbial extracts.  
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B4[36]与根孢囊霉[37]均可显著提高植物体内青蒿素 

的积累水平。 

1.1.3 功能菌株对植物生物碱类成分的调控 

生物碱是一类含氮植物次生代谢产物，其骨架 

涵盖单环、稠环及大环等多种环状结构。绝大多数 

生 物 碱 具 有 手 性 中 心 ， 并 以 单 一 对 映 体 形 式 存  

在[11]。在细菌调控植物生物碱类代谢物的报道中， 

假单胞菌属（Pseudomonas）的研究数量最多，其中 

荧光假单胞菌（P. fluorescens）最为集中，其次为寡 

养 单 胞 菌 属 （ S t e n o t ro p h o m o n a s ） 和 微 球 菌 属  

（Micrococcus）。这些细菌的调控对象涵盖了多种药 

用植物与观赏植物。例如，荧光假单胞菌能诱导长 

春花合成长春新碱[38]，提升山莨菪中莨菪碱的含 

量[39]，并显著提高鸭嘴花毛状根的喹啉生物碱水 

平[40]。松鼠葡萄球菌与微球菌亦可提升长春花叶 

片的生物碱含量[41]。值得注意的是，部分菌株存在 

负向调控效应，如嗜麦芽寡养单胞菌N5.18接种后会 

显著降低罂粟根、茎部的生物碱含量[42]。 

少数真菌可调控植物生物碱水平。丛枝菌根真 

菌可通过上调蒜氨酸酶表达，促进大蒜中含氮类成 

分的积累[43]。球孢白僵菌AUMC 15401与玫瑰巨 

孢囊霉可分别调控诱导马铃薯和平滑牧豆树中特定 

生物碱的合成[44，45]。此外，真菌还可通过生物转化 

直接代谢植物成分，改变代谢谱，如聚多曲霉PET- 
2[46]能将普洱茶中的咖啡因有效转化为茶碱。 

1.1.4 功能菌株对其他类型植物成分的调控 

除酚类、萜类、生物碱类外，植物其他次生代谢 

产物（如多糖、苯并噁嗪等）同样受到微生物调控，目 

前研究多聚焦于农作物与食用植物。例如，微枝形 

杆菌等菌群定殖枸杞后，可诱导其果实大量积累多 

糖类化合物；接种巴西固氮螺菌、脂环固氮螺菌及恶 

臭假单胞菌等复合菌群[47-50]，则能显著改变玉米体 

内苯并噁嗪类及其衍生物的含量与组成。 

不同微生物对植物次生代谢的调控范围存在显 

著差异。假单胞菌属（Pseudomonas）与球囊霉属 

（Glomus）等表现出广泛的调控活性，可同时影响植 

物酚类、萜类及生物碱等多种代谢路径；与之相比， 

慢生根瘤菌属（Bradyrhizobium）与巨孢囊霉属 

（Gigaspora）所报道的效应范围则较窄，多集中于特 

定宿主及特定类群代谢物的诱导。值得注意的是， 

现有研究形式多样，其中约60%基于田间或土壤培 

养，38%依托实验室无菌系统，另有2%在非灭菌条 

件下开展。不同体系间的研究结果异质，缺乏直接 

可比性，其效应的重现性仍待进一步验证。以球毛 

壳菌D38与丹参的互作为例：在液体共培养体系中 

（18天），该菌可提高丹参酮类成分含量8~14倍；在 

土壤体系中（6个月），丹参酮类的增幅缩减至1~3 
倍，而丹参酚酸B含量提升21%[88]。如何构建简便、 

高效，且能精准反映土壤真实生境的实验室模型体 

系，是该领域当前面临的重要挑战。 

1.2 微生物提取物介导的植物次生代谢调控表型 

探讨微生物提取物对植物次生代谢的影响，是 

连接“功能菌株”与“活性代谢物”的重要桥梁。微生 

物提取物的获取途径主要分为两类：一是通过过滤、 

研磨等物理手段破碎菌体，以提取微生物细胞组分 

及其胞内代谢物；二是通过萃取、浓缩等化学方法处 

理培养液，以富集微生物分泌的胞外代谢物。上述 

提取物常被称为微生物“诱导子”（elicitor），用于处 

理植物根、叶等部位往往能产生与功能菌株高度相 

似的调控效应。 

微生物提取物调控植物次生代谢的研究主要聚 

焦于酚类、萜类、生物碱及糖类等代谢产物，目前已 

涵盖21种植物和33个微生物菌属（图2）。早在1984 
年，研究者用菜豆炭疽菌菌丝体处理菜豆下胚轴后， 

发现查耳酮合酶mRNA表达量呈时间依赖性上调， 

160小时后较对照增加29倍[52]。当前，微生物诱导 

子对药用植物活性成分含量的提升展现出巨大潜 

力。例如，假单胞菌属、泛菌属的培养液及毛霉属的 

菌丝提取物，均能有效提高丹参中丹参酚酸B和迷 

迭香酸的含量[53，54]；黑曲霉ATCC 16404菌丝体可 

诱导甘草产生乌拉尔皂苷B、甘草皂苷B2及甘草 

苷[55]，将其灭活发酵液施用于红豆杉愈伤组织后， 

紫杉醇产量提升约40%[56]。此外，拟盘多毛孢属和 

篮状菌属真菌的培养滤液处理铁皮石斛根际，可促 

进植株内柚皮素和夏佛塔苷的积累[57]；而镰刀菌属 

与农杆菌属等菌株的菌丝体则可显著提升贯叶连翘 

中蒽酮类成分（如金丝桃素）的含量[58]；青霉属、曲 

霉属及毛霉属等微生物的菌丝体处理长春花悬浮细 

胞，亦能显著驱动生物碱类成分的合成[59]。 

1.3 微生物信号分子介导的植物次生代谢调控表型 

微生物功能菌株及其提取物对植物次生代谢的 

调控，主要归因于其中含有的活性化合物。它们可 

作为信号分子被植物识别，并发挥调控作用。然而， 

目前针对单一信号分子调控植物次生代谢的机制研 
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究相对匮乏。鲜有研究能够依据功能菌株或提取物 

的调控表型，成功鉴定出关键信号分子并最终阐明 

其作用机制。已报道的成功案例包括：番茄根际土 

壤总菌接种于水培体系的番茄根际，产生的壬二酸 

（azelaic acid）被其根系吸收并转化为壬二酸糖苷， 

可调控糖代谢与氧脂素（oxylipin），在全株形成系统 

性代谢重编程[60]。来自葡萄根际的链霉菌AgN23 
分泌大环内酯类代谢物galbonolides，可诱导拟南芥 

根际产生并积累吲哚类植保素camalexin[61]。丁香 

假单胞菌DC3000分泌亚胺糖类代谢物glycosyrin， 

重塑宿主糖相关代谢，改变了半乳糖基甘油、海藻糖 

等化合物的含量[62]，促进病原菌在烟草叶片中的定 

殖。木霉T34/T39/SC1在葡萄叶片中释放6-戊基-2H- 
吡喃-2-酮、2-戊基呋喃等挥发性代谢物，可促使胼胝 

质（β-1，3-葡聚糖）沉积并提高免疫防御能力[63]。 

由于微生物源单体化合物在农药中应用广泛， 

它们对植物次生代谢的调控作用也被广泛关注[64]。 

例如，来自阿维菌素链霉菌（Streptomyces avermitilis） 

的阿维菌素（avermectin）是农业领域高效广谱的杀 

虫剂。该化合物可定向提升芹菜中咖啡酸和木犀草 

素的水平[ 6 5 ]。来自春日链霉菌（Streptomyces  
kasugaensis）的抗菌素春雷霉素（kasugamycin）主要 

用于防治稻瘟病、细菌性角斑病等。该化合物能够 

迅速诱导槟榔植株内可溶性糖的大量积累，提升植 

物抗逆水平[66]。然而，相关的作用机制仍有待进一 

步阐明。 

2 微生物调控植物代谢等生理过程的分子机制 

2.1 功能菌株及其提取物调控植物代谢的机制 

功能菌株及其提取物调控植物代谢表型的研究 

已相当丰富，但其作用机制的研究却极为匮乏，目前 

主要停留在对少数关键基因和蛋白质表达水平的初 

步表征。例如，豆科根瘤菌定殖豆科植物后，可上调 

苯丙氨酸解氨酶（PAL）、查耳酮合酶（CHS）等关键 

生物合成基因的表达，提高植株体内黄酮和查耳酮 

含量[67]。类似地，类芽孢杆菌属细菌侵染苜蓿，也 

可上调黄酮和查耳酮生物合成基因的表达[68，69]。 

荧光假单胞菌WCS417r定殖拟南芥后，可显著上调 

萜烯合酶基因TPS03和TPS04的表达，诱导植株积累 

（E）-α-香柠檬烯[70]。含有芽孢杆菌属细菌的黄花 

蒿内生菌复合菌群可激活WRKY等转录因子，上调3- 
羟基-3-甲基戊二酰辅酶A还原酶（HMGR）、细胞色 

素P450 7AV1（CYP7AV1）、青蒿酸合酶（ADS）等青蒿 

素 合 成 关 键 基 因 的 表 达 ， 同 时 下 调 角 鲨 烯 合 酶  

（SQS）等竞争通路基因的表达，引导代谢流向青蒿 

素合成，显著提升植株的青蒿素含量[71]。 

部分功能菌株已作为微生物农药使用，其抗病、 

抗逆机制多与调控植物激素代谢有关。例如，微生 

物菌剂枯草芽孢杆菌在水稻根系的定殖可全面激活 

水杨酸（PAD4/EDS1/WRKY62）、茉莉酸（WRKY30/ 
WRKY77/JAR1）及乙烯（EIN2/EIL1/ERF1）信号通 

路[72]，促使宿主植物进入免疫激活状态，显著降低 

稻瘟病的侵染风险。寡雄腐霉复合菌剂可迅速诱导 

宿主根际几丁质酶表达并激活水杨酸通路，通过级 

联放大转录因子WRKY33及病程相关蛋白PR的表达 

信号，启动植物系统性免疫应答[73，74]。基于出芽短 

梗霉的生防产品则通过激活水杨酸途径，逆转病原 

菌诱导的免疫抑制，抑制病原菌定殖[75，76]。然而， 

这些菌株的作用机制研究，仍显著滞后于其表型观 

察和生产应用。 

2.2 微生物信号分子调控植物代谢的机制 

目前，通过功能菌株或提取物调控植物代谢表 

型，进而鉴定相关信号分子并阐明其作用机制的研 

究仍极为匮乏。尽管如此，上文1.3已综述的可追溯 

信号分子表明，微生物成分对植物次生代谢的调控 

展现出系统性特征：其信号可进行长距离传导，通过 

介导植物免疫通路间接调控次生代谢，并可靶向特 

异的植物代谢通路（图3）。 

根际局部的微生物代谢物可进行长距离传导， 

诱发植物系统性的代谢重编程。向水培番茄根际 

局部接种土壤总菌后，壬二酸可被根系吸收，并在 

番茄中转化为壬二酸糖苷。该衍生物通过长距离 

运输系统从根际局部转移至全株，调控糖代谢及氧 

脂素合成途径的相关基因表达。不同功能菌株对 

番茄根系分泌代谢物的诱导具有高度分类学特异 

性：假单胞菌目（Pseudomonadales）主要诱导阿魏 

酸己糖（ferulic acid hexoside）分泌，而芽孢杆菌目 

（Bacillales）则主要促进酰基蔗糖（acyl-sucrose）释 

放。这表明，根际微生物信号分子可借助植物的糖 

基化修饰与运输机制，实现对其次生代谢的系统性 

调控[60]。 

多项经典研究揭示了微生物通过信号分子调控 

植物免疫，驱动代谢重塑的过程。例如，葡萄根系内 

生链霉菌（Streptomyces sp. AgN23）接种于拟南芥根 
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际后，可通过分泌大环内酯类代谢物galbonolides， 

抑制植物肌醇磷酸神经酰胺合酶（IPCS），导致神经 

酰胺前体异常积累，进而激活多条植物防御信号通 

路，并诱导吲哚类植保素亚麻荠素（camalexin）的生 

物合成与积累。值得注意的是，积累的亚麻荠素亦 

能促进链霉菌AgN23在拟南芥根际的有效定殖。这 

一互惠机制深刻揭示了微生物代谢物galbonolides 
的双重功能：既能触发宿主植物的免疫防御，又能增 

强该微生物在生态环境中的适应性[61]。 

丁香假单胞菌番茄致病变种（Pseudomonas 
syringae pv. tomato DC3000）接种于烟草叶片后，可 

通过分泌亚胺糖类代谢物glycosyrin，抑制植物β-半 

乳糖苷酶（BGAL1），阻断其介导的宿主鞭毛蛋白加 

工，从而减少免疫原性多肽的释放，削弱免疫信号通 

路。此外，抑制BGAL1还影响植物糖蛋白的加工与 

修饰，并重塑糖代谢，诱导半乳糖基甘油和海藻糖等 

的异常积累。以上效应共同促进了该致病菌在烟草 

叶片中的定殖。相关机制揭示了病原菌通过分泌亚 

胺糖类代谢物，操纵宿主的糖代谢过程，进而实现免 

疫逃逸并提升自身宿主适应性的策略[62]。 

木霉属真菌（Trichoderma T34/T39/SC1）接种 

于葡萄叶片后，可通过释放挥发性代谢物（6-戊基- 
2H-吡喃-2-酮和2-戊基呋喃等），上调宿主免疫相 

关基因表达，促进胼胝质（β-1，3-葡聚糖）在植物细 

胞壁的沉积。此外，上述挥发性代谢物还对葡萄霜 

霉病菌具有显著拮抗作用，揭示了有益真菌通过挥 

发性信号分子激活宿主防御体系并介导生物防治的 

潜在机制[63]。 

值得一提的是，以上植物次生代谢的变化多数 

来自代谢组学研究，并非所有途径均出现显著变 

化，表明微生物信号分子对植物代谢的调控具有特 

异性。同时，相关研究多涉及信号分子触发的菌株 

自身反馈调控或菌群重组，反映了复杂的下游相互 

作用机制。 

2.3 微生物信号分子调控植物其他生理过程的机制 

虽然针对微生物单体代谢物直接调控植物次生 

代谢的研究有限，但已有部分研究揭示了其调控植 

物其他生理过程的机制（图3）。本文对此一并予以 

综述，以期为相关研究提供思路借鉴。 

微生物单体代谢物可靶向调控植物免疫网络。 

细菌脂多糖的中链脂肪酸代谢物3-羟基癸酸（3-OH- 
C10:0），能够特异性识别并结合拟南芥受体激酶 

LORE的胞外域，触发其酪氨酸磷酸化。该磷酸化 

过程招募下游激酶PBL34，激发胞内钙信号级联，进 

而上调FRK1、NHL10等免疫基因的表达。相反，假 

单胞菌（Pseudomonas）能分泌磷酸酶HopAO1逆转 

LORE的磷酸化水平，抑制该免疫级联反应。因此， 

在病原菌感染中，3-羟基癸酸驱动的植物免疫激活 

与细菌的拮抗性抑制机制相互制衡，决定了植物抗 

性与病原菌定殖的结果[77，78]。 

微生物单体代谢物可通过干预植物激素信号通 

路，深度参与并重塑宿主的代谢及生理过程。水稻 

根际微小杆菌（Exiguobacterium sp. R2567）分泌的 

环二肽cyclo（Leu-Pro）特异性结合水稻独脚金内酯 

（strigolactone，SL）受体OsD14，诱导SL信号阻遏蛋 

白OsD53降解，激活SL信号转导，在无需改变基因型 

的情况下，负调控分蘖数，并在室内与田间试验中得 

到 验 证 [ 7 9 ] 。 类 似 地 ， 病 原 真 菌 希 金 斯 刺 盘 孢  

（ C o l l e t o t r i c h u m  h i g g i n s i a n u m ） 分 泌 的 二 萜  

higginsianin B通过抑制26S蛋白酶体活性，干扰多条 

激素通路：一是阻碍茉莉酸（jasmonic acid，JA）通路 

中转录抑制蛋白JAZ的降解，并抑制茉莉酸甲酯 

（MeJA）向活性形式JA-Ile转化，削弱JA介导的防 

御；二是干扰生长素（indole-3-acetic acid，IAA）信号 

转导。同时阻断这些核心激素通路有效压制了植物 

对病原菌的识别和活性氧等防御反应的激发，促进 

病原菌定殖并严重干扰了宿主生长发育[80]。 

微生物单体代谢物还可通过阻断特定生物合成 

途径，提升植物的环境适应性。针对生物胁迫，水稻 

内生菌瓜类鞘氨醇单胞菌（Sphingomonas melonis） 

产生的邻氨基苯甲酸（anthranilic acid）靶向抑制病 

原菌毒力调控σ因子RpoS。该作用直接阻断了病原 

菌核心致病物质托酚酮的生物合成途径，从源头削 

弱了病原菌侵染能力，增强水稻抗病性[81]。针对非 

生物胁迫，根际定殖的链霉菌（Streptomyces）分泌的 

聚酮类代谢物pteridic acid H和F在干旱和高盐条件 

下，显著促进拟南芥根系生长并提升生物量；转录组 

分析预测，相关作用机制主要涉及胁迫响应、生长素 

信号转导和光合作用等相关通路的激活，进而增强 

植物对恶劣环境的耐受性[82]。 

在2.2及2.3中，单一微生物信号分子对植物代谢 

和生理活动的调控研究主要针对免疫网络、激素信 

号通路和（植物、微生物的）生物合成途径，研究深度 

已从宏观表型观察深入到分子调控机制揭示。值得 
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注意的是，针对药用植物次生代谢网络的系统性调 

控研究仍然缺乏。 

3 植物次生代谢物对微生物群落的反馈调节 

及生物学意义 

微生物与植物次生代谢之间存在紧密的双向反 

馈：微生物可调控植物次生代谢物的合成，而后者又 

反向重塑环境微生物群落。鉴于该领域研究众多， 

本文仅聚焦于以微生物调控为切入点，分子机制相 

对明确的典型案例。 

在模式植物领域，拟南芥通过根系特异性分泌 

的次生代谢物来重塑根际微生态。植物依赖特异性 

萜类生物合成基因簇向土壤中分泌拟南芥宁素 

（thalianin）、拟南芥宁基中链脂肪酸酯（TFAEs）以及 

拟南芥啶素（arabidin）等三萜类化合物，从而定向提 

高变形菌门和厚壁菌门的丰度，降低放线菌门占 

比[83]。同时，部分微生物具备相应的代谢适应性， 

如假单胞菌属和土壤杆菌属能够通过表达脂肪酶或 

乙醇脱氢酶降解或转化这些三萜类物质，进而引发 

微环境代谢物谱的改变并发生级联效应。再例如， 

拟南芥在感知丁香假单胞菌DC3000侵染时，通过酮 

脂酰辅酶A脱氢酶与脂肪酸酰胺水解酶，调控体内 

广谱抗毒素芥酸酰胺（erucamide）的合成与降解动 

态平衡。芥酸酰胺特异性靶向革兰氏阴性菌III型分 

泌系统（T3SS）的保守核心蛋白HrcC，通过干扰毒力 

注射体的组装，有效阻断致病效应蛋白向宿主细胞 

图3 微生物调控植物次生代谢和生理过程的分子机制 
红色表示正调控，蓝色表示负调控。OsD14：独脚金内酯受体；OsD53：阻遏蛋白；SL：独脚金内酯；26S：蛋白酶体；MeJA：茉莉 
酸甲酯；IAA：生长素；IPCS：植物肌醇磷酸神经酰胺合酶；BGAL1：β-半乳糖苷酶；LORE：G型凝集素受体激酶；PBL34：细胞质 
激酶；RpoS：稳定期σ因子。 

Figure 3 Microbial regulation of plant secondary metabolites and physiological processes. 
Red indicates positive regulation and blue indicates negative regulation. OsD14: rice receptor DWARF14; OsD53: rice repressor 
protein DWARF53; SL: strigolactone; 26S: 26S proteasome; MeJA: methyl jasmonate; IAA: indole-3-acetic acid; IPCS: inositol 
phosphorylceramide synthase; BGAL1: β-galactosidase; LORE: lipooligosaccharide-specific reduced elicitation; PBL34: cytoplasmic 
kinase; RpoS: stationary phase σ factor.  
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的转运。这种“非杀菌型”防御模式在赋予宿主广谱 

抗性的同时，可显著降低病原菌的进化选择压力，从 

而规避耐药性的产生[51]。此外，上文中链霉菌诱导 

拟南芥分泌的亚麻荠素[61]，也可靶向抑制竞争性菌 

群的定殖，保障链霉菌自身的定殖优势，实现对根际 

微生物群落的精准重塑。 

在作物领域，甜瓜根系经MATE转运蛋白分泌 

的葫芦素B（cucurbitacin B），可在根际引发复杂的 

微生物互作：不仅作为碳源促进肠杆菌属的增殖，被 

消耗后还解除了对芽孢杆菌属的生长抑制。随后大 

量富集的芽孢杆菌通过强效拮抗作用，有效抵御了 

土传病原菌尖孢镰刀菌的侵染，为甜瓜构筑坚固的 

生物屏障[84]。类似地，马铃薯幼苗在面临土壤毒性 

物质香草醛（vanillin）胁迫时，会通过根系释放的川 

陈皮素（nobiletin）来化解危机。川陈皮素可选择性 

招募并富集根际有益泛菌MCC16，该菌株可大量合 

成生长素（IAA）并分泌于根系微环境中，诱导根部 

应答基因StARF3与StIAA4的表达，促进不定根的发 

育以缓解有毒物的胁迫[85]。 

在药用植物领域，次生代谢物介导的根际化学 

互作则更多地被报道具有负向调控作用。三七根系 

持 续 分 泌 的 皂 苷 类 物 质 不 仅 抑 制 被 孢 霉 属  

（Mortierella）等有益菌定殖，更是作为病原菌尖孢 

镰刀菌（Fusarium oxysporum）的碳源，破坏根际微 

生态平衡并诱导根腐病[86]。类似地，唐古特大黄的 

根际互作呈现出高度动态变化：早期通过分泌初级 

代 谢 物 （ 有 机 酸 、 氨 基 酸 ） 富 集 拜 叶 林 克 氏 菌 科  

（Beijerinckiaceae）等有益微生物，助力氮素循环与 

蒽醌类的积累；在生长后期，其分泌的胺类和苯类等 

代谢物则反向调控根际微生物群落，抑制有益菌并 

富集假散囊菌科（Pseudeurotiaceae）等病原菌，引发 

根际微生物群落结构失衡[87]。阐明药用植物代谢 

物驱动的根际群落动态变化，对突破中药连作障碍， 

促进产业可持续发展具有重要意义，是亟待深入探 

索的研究方向。 

4 总结与展望 

本综述的主要结论归纳如下。（1）微生物及其 

代谢物对植物次生代谢的调控具有普遍性。其中， 

假单胞菌属、芽孢杆菌属、根瘤菌属等细菌，以及球 

囊霉属、根孢囊霉属等真菌的功能菌株，其调控效应 

的报道最为频繁。（2）微生物信号分子调控植物代 

谢的核心机制，主要涉及对植物免疫系统与激素信 

号通路的干预，进而影响次生代谢物合成相关基因 

的表达。（3）植物与微生物间存在基于次生代谢物 

的紧密双向互作。受微生物诱导的植物次生代谢产 

物，不仅能调节植物自身生理状态，更可产生强烈的 

生态反馈效应，驱动环境微生物群落的定向重组。 

重塑的微生物群落则进一步对植物生长发育产生影 

响，形成持续互动循环。 

推动微生物调控植物次生代谢研究从“现象描 

述”到“机制阐明”，核心在于揭示植物-微生物相互 

作用的内在规律及其分子调控网络。我们认为，当 

前该领域仍面临以下核心科学问题。（1）哪些微生 

物信号分子驱动植物次生代谢的重塑。在现有研究 

中，关键信号分子的挖掘严重滞后，在近190项研究 

（包含综述[5，6]已汇总的91项研究）中，明确鉴定的 

关键活性单体的比例不足5%，这主要受限于分离鉴 

定的技术瓶颈。（2）已报道的代谢调控表型的分子 

机制是什么。尽管诸多代谢调控现象已被广泛报 

道，甚至在农业生产中应用，但阐明其分子机理的研 

究比例却不足3%。凸显出当前研究对“表型观测” 

与“机制解析”的关注重点存在明显差异：现有机制 

研究往往聚焦于重要信号通路（如免疫应答），而未 

能解释表型层面所展现的核心代谢特征及其特异性 

调控过程。（3）植物-微生物相互作用的全局协同过 

程与进化意义是什么。植物-微生物互作是一个跨 

越多维度、涉及多环节的协同过程。然而，当前研究 

在上游感知（信号分子诱导）、中游响应（植物代谢重 

塑）与下游反馈（微生物组重构）之间缺乏有机衔接， 

对长周期的协同反馈调节动态缺乏揭示。由于化 

学、植物生理学、生态学及微生物学等多学科视角的 

分化，现有研究成果呈现碎片化倾向，制约了对化 

学-生态互作全景及其生物学意义的阐释。 

针对上述挑战，本领域也亟待在研究范式与技 

术方法上寻求突破。（1）构建系统化、全景式的研究 

范式，贯通“信号分子诱导-植物代谢重塑-微生物组 

重构-协同反馈调节”的完整逻辑闭环。除加强多学 

科交叉协作外，还应大力发展双向验证策略：既可正 

向筛选促使植物产生特定代谢物的微生物信号分 

子，同时又能反向溯源具备活性信号分子产出能力 

或特定代谢物诱导能力的优势菌株，从而精准揭示 

关键信号分子及其生物学功能。（2）强化微生物活 

性代谢物的物质基础研究。针对目前信号分子挖掘 
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不足、阻碍分子机制研究的现状，亟需引入“活性导 

向”的分离策略。与天然药物化学等学科深度交叉 

合作，综合运用高效分离纯化、微量结构解析、生物 

合成与生物制造等技术，从复杂的微生物代谢物中 

获得关键活性单体的结构。（3）优化基础研究关键 

支撑体系。在研究模型方面，构建高通量、模拟真实 

生境的筛选系统，发展能够反映田间微生态变化的 

实验室模型；在遗传工具方面，加快推进药用植物等 

非模式作物的遗传转化体系开发；在数据资源方面， 

亟需系统积累并建立植物-微生物互作的分子调控 

网络数据库，为机制阐明提供数据支撑。 

微生物对植物次生代谢的调控及其反馈效应的 

揭示，有望在以下三个领域推动产业化应用：在农林 

业领域，研究成果可用于开发新型生物制剂与生物 

农药，降低化学农药依赖，实现绿色、高效抗病与抗 

逆，助力农业可持续发展。在中药领域，针对中药材 

有效成分易受环境影响等问题，可利用特异性功能 

菌株及代谢物诱导剂，精准调控并显著提升药用成 

分积累，推动中药材绿色栽培。在生物制造领域，面 

对药品、化妆品等产业对酚类、萜类等高价值天然产 

物的需求，所阐明的调控机制或发现的活性成分，有 

望用于强化植物或微生物底盘细胞的生产效率，从 

而突破传统提取方式的限制，开辟生物制造新途径。 
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