
土 壤 (Soils), 2023, 55(2): 225–233 

 

                          

①基金项目：国家重点研发计划项目(2021YFD2201304)资助。 

* 通讯作者(ycyu@njfu.edu.cn) 

作者简介：陈虹(1977—)，女，江苏沭阳人，博士研究生，高级工程师，研究方向为分析化学、土壤生态学。E-mail: chenhong@issas.ac.cn 

http://soils.issas.ac.cn 

DOI: 10.13758/j.cnki.tr.2023.02.001 

陈虹, 唐昊冶, 郭家欢, 等. 根系分泌物主要作用及解析技术进展. 土壤, 2023, 55(2): 225–233. 

根系分泌物主要作用及解析技术进展
① 

陈  虹1,2，唐昊冶2，郭家欢1，潘  畅1，王如海2，吴永红2，俞元春1* 

(1 南京林业大学南方现代林业协同创新中心，生物与环境学院，南京  210037；2 中国科学院南京土壤研究所土壤与环境分析测试中心，

南京  210008) 

摘  要：根系分泌物是植物保持根际微生态系统活力的关键因素，也是根际物质循环的重要组成部分，对根际土壤生态环境中的物

质循环具有重要的驱动作用。根系分泌物可以刺激微生物生长，增强其活性，加速根际养分循环，增加土壤养分利用率，并在小规

模空间引起温室气体通量的变化。此外，它也是植物参与竞争的重要策略，植物通过根分泌物以获取种间长期生存的养分，甚至分

泌对自身有害的化感物质来排挤其他植物，实现自我生存，即使存在自毒作用或引起连作障碍等。植物的健康生长依赖于自身与土

壤微生物复杂动态群落的相互作用，但是根际微生物群落结构和组成却又受植物物种、植物生长期、土壤性质、功能基因等因素影

响，这些因素的动态变化可能导致根系分泌物的多样化，从而形成复杂多变的根系分泌物与植物的关系，进而影响植物的健康生长。

目前，对植物根系分泌物的研究是土壤生态学、植物营养与代谢等领域的研究热点，且随着分析技术手段的快速发展，根系分泌物

相关研究也逐渐深入，进一步揭示植物与微生物间的协同作用机理对农、林等行业生产具有重要的指导意义。 
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Abstract: Considerable plant root exudates are the key factor to maintain the vitality of rhizosphere microecosystem and an 

important part of rhizosphere material cycle, which plays an important driving role in material cycle in soil ecological 

environment. Plants release root exudates that stimulate microbial growth, activity, and turnover to accelerate nutrient cycling in 

the rhizosphere, increase nutrient utilization in soil ecosystem, and cause changes in CO2 and CH4 fluxes in small-scale space. 

Different plants release various root secretion for long-term survival nutrients between species, but some can secrete harmful 

allelochemicals to kill other sensitive plants, even which are poison to themselves or causing continuous cropping obstacle, etc. 

They could also affect soil microbial community through root exudates to exclude other plants, and finally realize self-survival. 

Plants’ healthy growth depend on their interactions with the complex dynamic community of soil microorganisms, but the 

rhizosphere microbial community structure and composition is affected by the plant species and growth phases, soil properties, 

function genes, etc., the dynamic changes of these factors may lead to the diversification of root exudates, thus forming a complex 

and variable relationship between root exudates and plants, and affecting the healthy growth of plants. Therefore, the research on 

plant root exudates is a hot topic in the fields of soil ecology, plant nutrition and metabolism. With the continuous development of 

analytical techniques, the research on plant root exudates is getting more and more detailed, which has certain guiding 

significance for the production of agriculture, forestry and other industries. 
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根系分泌物是植物生长过程中根系不同部位向

生长介质中分泌或释放的种类繁多的碳活性物质，

包括相对低分子质量的有机物质、高分子质量的黏

胶物质、根细胞脱落物及其分解产物以及气体、质

子和养分离子等[1]。迄今为止，已鉴定的根系分泌

物有 300 多种，主要包括碳水化合物、氨基酸、有

机酸、酶和其他化合物等，详见表 1[2–9]。根系分泌

物不仅数量可观，而且作用巨大，是保持根际微生

态系统活力的关键因素，也是根际物质循环的重要

组成部分。但是不透明的复杂土壤环境给分泌物研

究带来了重重困难，研究人员仍需进一步研究根系

分泌物对农、林生态系统乃至全球生态系统的影响，

这就强烈依赖于分析技术的不断发展以提供更深

入、便捷、准确的分析手段和途径，来揭示根系分

泌物对根际土壤生态环境的调控机制，为相关行业

生产管控提供科学的理论支撑。 

表 1  根系分泌物组分及其作用 
Table 1  Organic components and roles of root exudates 

根系分泌物种类 有机物类别 各类有机物的组成 作用 

糖类 葡萄糖、果糖、半乳糖、核糖、木糖、蔗糖、阿拉伯

糖、棉籽糖、麦芽糖、多糖等 

微生物的养分和能源，根际信号

物质 

有机酸 酒石酸、草酸、乙酸、丙二酸、马来酸、苹果酸、乙

醛酸、延胡索酸、水杨酸、乳酸等 

养分活化与固定 

氨基酸 甲硫氨酸、络氨酸、脯氨酸、组氨酸、α-丙氨酸、天

冬氨酸、精氨酸等 

促进植物的生长发育，调节氮 

平衡，根际信号物质 

酚酸类 咖啡酸、肉桂酸、杏仁酸、阿魏酸、水杨酸等 化感作用的主要影响因子 

低分子量有机物 

其他 1,9-癸二醇、高粱醌、对羟基苯丙酸甲酯(MHPP)、

Brachialactone 等 

生物硝化抑制剂，根际信号物质

酶类 蛋白酶、RNA 酶、转化酶、磷酸酶、DNA 酶、硝酸

酶、淀粉酶 

影响养分循环和植物的生长发

育，根际信号物质 

黏胶类 多聚糖、酚类化合物、多聚半乳糖醛酸等 抵御铁、铝、锰等重金属的毒害

作用 

黄酮类 黄酮类、黄酮醇类、异黄酮类、双黄酮类等 影响植物的生长、发育、开花、

结果以及抗菌防病等 

高分子量有机物 

生长素类 生物素、植物生长素、维生素、胆固醇、豆甾醇等 促进植物的生长，根际信号物质

根毛细胞内含物

及溶出物 

 间接影响植物营养状况 细胞或组织脱落物

及其溶解产物 

根冠细胞  促进植物的生长 

 

1  根系分泌物对土壤生态环境中物质循环

的驱动作用 

1.1  驱动土壤有机质转化 

土壤有机质(SOM)是指土壤中的有机碳化合物，

来源于植物的凋落物和死根、死的土壤生物、土壤生

物和植物的排泄物或分泌物、人为有机肥和废物等。

SOM 对维持农业、林业等生态系统生产力具有重要

意义[10]，其中 SOM 矿化被认为是调节全球碳循环的

关键过程[11]，也是植物生长过程中主要养分来源。但

植物只有在生物或非生物降解作用下才能直接吸收

来自 SOM 的矿化营养物质。Nardi 等[12]发现农林植

物根系分泌物中琥珀酸具有较高的类生长素活性，脂

肪酸 C14COOH、C15COOH 和 C17COOH 的同分异构

体活性最高，结合之前 Piccolo 等[13–14]的研究，他们

认为有机酸可进入腐殖质胶束内部并改变其立体疏 

水结构，生物分子是由根系分泌物中的有机酸从大部

分土壤中驱动起来的，植物可以介导根际的发育和生

理活动，并进一步验证了根系分泌物对 SOM 的生物

活性、打破腐殖质交联和释放激素类活性物质的重要

作用。Nardi 等[15]还通过有机酸提取物对玉米苗代谢

特别是对氮同化的影响测试，发现农田土壤提取物比

森林土壤提取物表现出更高的类激素活性，应是刺激

了氮通路所致。Wang 等[16]将 3 种分泌物模拟物(即葡

萄糖、甘氨酸和草酸)添加到 200 年历史的云杉、冷

杉林土壤中，证实不同组分的根系分泌物通过不同的

生物和非生物启动机制深刻调节了土壤碳动态和土

壤碳储量。 

1.2  提高土壤生态系统中养分利用率 

SOM 作为微生物底物在化学上难以降解或在

能量上无法激活[17]，但植物可以通过释放刺激微生

物生长、活动和周转的根系分泌物来加速根际氮循
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环[18]，如分泌物刺激微生物生长，诱导微生物释放

胞外酶进而促进氮循环，并通过启动效应解聚

SOM[19]。森林土壤中 SOM 含量远高于农业土壤，

在森林土壤中酚和蛋白复合物可驱动沉积在慢循环

SOM 库中的可激活有机氮[20–21]。因此，植物通过释

放根系分泌物，为微生物提供能量，促使其产生胞

外酶，从 SOM 中掘取氮[22–23]。如果大部分的氮可

由缓慢循环的 SOM 启动，那么森林生态系统就会有

几乎取之不尽的氮供应，而不再受氮的限制。Meier

等[24]发现，在红松人工林根际原位添加模拟分泌物

增强了快速降解、循环氮库酶的特定活性，增加了

微生物对氮降解化合物的分配；并推测根系分泌物

能刺激微生物分解不稳定的 SOM 并释放氮，若在富

氮土壤中植物能激发这种功能，其作用可能更大。

经 Yin 等[25]推算，在两种外生菌根和两种丛枝菌根

树种的森林中，根系每年分泌物质量占净初级生产

力(NPP)总量的 2.5%，而该分泌量引起的微生物氮

循环变化可能占总净氮矿化量的 18% 左右。而陆玉

芳和施卫明[6]及 Lu 等[26]确认根系还会分泌一些特定

的化合物——生物硝化抑制剂，其能够抑制硝化作

用，提高根际氮循环中氮的利用率。Strickland 等[27]

发现在森林土壤有机碳和微生物碳中，分泌物葡萄

糖(13C 标记)迅速升高，表明根系分泌物可以刺激微

生物和动物群的活动，以获取营养。在缺氮条件下，

玉米通过主动调节根系分泌物的组成，增加与根际

细菌的相互作用，以刺激水解酶的产生和活性，并

改变它们的根际范围，在更大的土壤体积中调动氮

和碳[28]。而根系分泌物中有机酸的分泌使得低肥力

土壤中氮的矿化增加[29]。 

磷(P)是植物生长最重要的营养物质之一，也是

植物生长过程中最重要的限制养分之一。许多农业

系统强烈地依赖于肥料磷的连续输入；与此相反，

在森林生态系统中，生物群具有高效驱动、吸收、

回收和再利用磷的途径[30]。因此，在森林土壤中，

应充分研究植物从有机磷和矿物磷中获取可用磷的

策略，即无机磷增溶和有机磷矿化。33P 同位素稀释

法被用于研究根系分泌物对微生物总有机磷矿化的

促进作用，结果发现，添加丙氨酸和葡萄糖可以刺

激微生物的总磷矿化和磷酸酶活性，根系分泌物的

结构和化学计量比可以显著影响微生物的刺激程

度，因此根系分泌物对非菌根微生物的刺激可能是植

物提高土壤中磷有效性的重要途径[31]。Zhang 等[32]

研究发现，根系共生的丛枝菌根真菌分泌的果糖不

仅是一种碳源，而且可作为信号分子触发细菌介导

的有机磷矿化过程，可使根系获得可靠的磷。白羽

扇豆(Lupinus albus) 等植物在低磷胁迫下会形成大

量排根，排根能分泌柠檬酸等有机酸来活化土壤中

的难溶性磷[33]。青藏高原东部亚高山森林根际土壤

速效磷含量明显高于非根际，并与柠檬酸含量高度

相关，可能是柠檬酸通过解吸或配体交换有效调节

了土壤中的磷[34]。 

1.3  改变温室气体排放通量 

根际土壤环境中活性炭、氮化合物通常来自根

系分泌物，一般是低分子量的碳化合物，包括糖、

有机酸和氨基酸等，可为大部分微生物的生长和活

动提供能量，并占土壤呼吸总量的 30%[35–36]。

Strickland 等[27]使用低分子量的葡萄糖(13C 标记)追

踪位于美国南卡罗来纳州 3个牧场和 3个森林土壤的

主要碳轨迹，72 h 后，葡萄糖中 13C 在微生物生物量

碳和土壤有机碳中所占比例最大，其次是 CO2、溶解

性有机碳和微节肢动物；进入地下系统的低分子量碳

化合物可能通过土壤食物链迅速传播。因此，丰富的

根系分泌物可以诱导更多的 CO2 排放。 

湿地(包括泥炭地)在全球碳循环中发挥着至关

重要的作用，其 CH4 (甲烷)排放量占全球甲烷排放总

量的 20% ~ 39%；泥炭地作为巨大的碳储存地，是植

物和土壤呼吸产生 CO2 的重要来源，也是缺氧条件

下有机物降解产生 CH4 的重要来源[37]。将根模拟分

泌物(糖和有机酸组成的混合物)加入泥炭中以评估

CO2 和 CH4 的排放，结果显示，CO2 和 CH4 排放量增

加，其响应的幅度和持续时间取决于添加的不稳定碳

混合物的成分而不是添加的碳的量或泥炭的源植物。

所以，同样证实了根系分泌物成分在调节温室气体通

量中的重要性；且原位植物物种的变化，特别是那些

与土地利用变化相关的变化，可能解释了由于物种特

有的根系分泌物组成而带来的 CO2 和 CH4 通量的小

规模空间变化[38]。 

在农田生态系统中，不同 C/N 比的模拟根系分

泌物添加对水稻土 CO2 的排放均有影响，增加分泌

物 C/N 比会加剧 CO2 排放[39]。同样，模拟根系分泌

物(草酸、丝氨酸和葡萄糖)添加到培养的农田土壤

中加剧了氧化亚氮(N2O)的排放，高浓度葡萄糖处理

下 N2O 排放量最高，低浓度草酸处理下 N2O 排放量

最高，且根系分泌物浓度越高，即土壤所提供的碳

源越多，越促进异养微生物作用下的反硝化过程，

对 N2O 的贡献越大[40]。而根系分泌的 1,9-癸二醇等

生物硝化抑制剂还能通过抑制硝化作用而降低土壤

N2O 的排放[26]。 
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2  根系分泌物对植物种间竞争与共生的影响 

根系分泌物的化学成分因物种和植物发育阶段

以及当时的环境条件而异，但应包括不稳定的糖、有

机酸和氨基酸等。因此，植物可根据食物——糖的分

类来选择微生物群落和动物群，以达到植物与生物之

间和谐共生，相互促进[41–42]。但是与植物的其他碳

输入(如凋落物等)相比，根系分泌物的碳浓度较低，

微生物对其利用却很快。不同的植物根系分泌物(可

能是有机酸)可能是植物物种间长期共生的养分获取

途径。 

但有些植物会分泌有害的有机化合物(化感物

质)，这些化合物可以杀死对其敏感的植物，将其从

小环境中排除，这种排他作用也可能通过影响土壤微

生物群落来实现 [43–44]。Fernandez 等 [45]用栎树或

Molinia 草的根系分泌物来浇灌橡树苗，发现 Molinia

草根系分泌物显著降低了橡树的生物量增长，栎根分

泌物则有利于橡树生长，因此种植橡树时应减少橡树

幼苗附近的 Molinia 草，以帮助减少其化感作用和缓

解资源竞争。Xia 等[46]将阔叶树种与杉木混交种植，

发现与香樟混交后，香樟根系分泌的化感物质抑制杉

木的生长，且土壤主要微生物类群发生变化；而与栎

树混交后，杉木生长得以持续促进，主要表现在其促

进杉木根的生长和改变根的行为，这为杉木人工林的

管控提供了重要的启示。而根据 Vyvyan[47]对作物分

泌物的研究，一些有害物质或化感物质甚至可以被认

为是新型除草剂或农药，植物可通过根系分泌、叶片

挥发、凋落物降解淋滤等方式，释放对其他植物有害

的物质到周围的环境中，以减少其他植物竞争生长的

机会。 

3  根系分泌物对土壤微生物的影响 

植物在自然环境中的健康依赖于由宏观微生物

和微生物组成的复杂动态群落的相互作用，其生长量

和产量取决于大量的与细菌和真菌的相互作用[48–49]。

但是根际微生物群落结构和组成又受植物物种、土壤

性质等影响，且在植物的不同发育阶段具有不同的根

系分泌物和根际效应[50–51]，进而微生物群落也会随

着植物的年龄而变化，甚至会受到特定根系分泌物的

调控而被选择性修饰。Liu 等[52]研究发现，刺槐造林

后根际土壤和细根特性高度诱导了主要细菌菌属和

真菌菌属的变异量，土壤可利用磷和细根总磷是调节

根际土壤微生物群落的关键，根际微生物群落组成受

细根和土壤性质的协同影响。肉桂酸是一种抑制土壤 

微生物、促进根系生长的化感物质，Mehmood 等[53]

等证实肉桂酸降低了玉米根系生长和次生代谢产物

的分泌，还可能影响其吸引促进植物生长的内生真菌

的能力。Yuan 等[54]发现，香蕉根分泌物中的酚酸可

能增强了淀粉芽孢杆菌 njk-6 (一种高效的拮抗真菌)

的根定植和抑菌能力。Shi 等[55]发现，一年生草本植

物 Avena fatua 始终抑制根凋落物的分解速率，通过

建立概念模型确认了两种主要机制：一是细菌和真菌

的根际种群在遗传上可能比不与根系相关的种群更

能利用小分子量分泌物，而更不可能使用复杂的大分

子；二是植物蒸散和土壤干燥速率高，可能会降低微

生物的整体功能潜力，从而抑制分解活动。该机制解

释了植物诱导的分解主因的大小(甚至方向)是如何

由根系对微生物功能基因的影响驱动的。同样，

Huang 等[56]证实，拟南芥根三萜类代谢物主导了根

内、根际微生物组的建成与维持，塑造了根际的微生

物群落，以满足其生长需求。Wen 等[57]推测，易感

品种的黄瓜倾向于通过根系分泌更多的有机酸(柠檬

酸、丙酮酸、琥珀酸和富马酸)来组装有益微生物。 

根分泌物在豆科植物与根瘤菌的共生关系中也

起着重要作用。Sasse 等[58]认为，植物遗传因素特别

是根的形态和根系分泌物是形成根瘤菌的主因，宿主

基因型、驯化和植物发育明显影响根瘤菌的组成。

Wang 等[59]证实，真菌内生菌 Ph. liquidambars 接种

至花生，改变了花生的根分泌物酚酸、黄酮类化合物、

有机酸和氨基酸的浓度，并诱导了根瘤菌的趋化行

为；其中有机酸(柠檬酸和草酸)和氨基酸(谷氨酸和氨

基酸)起了诱导作用，甘氨酸和谷氨酰胺在较高浓度下

可促进根瘤菌生长和生物膜形成：根分泌物的改变有

助于 Ph. liquidambaris 介导的花生根瘤菌结瘤增强。 

此外，根系代谢产物和根际微生物群落的共生

结合也是植物克服重金属胁迫、养分胁迫的关键适

应机制，即拮抗作用以减轻环境胁迫带来的生长不

良影响[3–4，60]；或通过改变根际土壤中细菌、真菌的

种群数量及其群落结构所营造的根际微生态环境，以

促进有机氯降解而缓解外源毒性[61]。 

4  根系分泌物对土壤酶活性的影响 

土壤酶是由生物体(包括土壤微生物、土壤动物、

部分植物)产生的、具有高度催化作用的一类蛋白质，

参与了土壤的发生、发育以及土壤肥力的形成和演化

的全过程。不同酶活性可以反映微生物对土壤中不同

底物的分解强度[62]，常被作为表征 SOM 中碳、氮分

解的敏感指标[63]。 
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由于大量输入易降解的低分子量有机物，即根系

分泌物，微生物在根际更活跃，产生更多的酶[64]。

在大多数植物中，低分子量有机物的主要形式是糖、

氨基酸和羧酸[65]，所以根际微生物活性取决于根系

分泌物的组成，特别是糖、羧酸和氨基酸的比例，其

同样也影响土壤酶的活性。Zhang 等[66]采用特殊的方

法模拟根系分泌物释放对分别含有碳、氮、磷、硫元

素的 5 种微生物酶的影响，即含碳的 β-葡糖苷酶和

纤维二糖水解酶、含氮的亮氨酸氨基肽酶、含磷的磷

酸酶和含硫的硫酸酯酶，发现含磷、含氮和含硫相关

酶活性在人工根附近较高，随着离根距离的增加而逐

渐降低；碳循环酶的形态是均匀的，与根系分泌物的

组成无关；磷酸酶是对根系分泌物成分最敏感的酶，

任何影响根系分泌物成分的因素都会对磷循环产生

强烈的影响。司鹏等[67]同样证实小分子有机物(葡萄

糖、甘油和甘氨酸)对土壤酶活性和土壤微生物的影

响，发现葡萄糖对土壤过氧化氢酶活性影响显著高于

对照、甘油和甘氨酸处理，而对碱性磷酸酶活性影响

显著低于其他处理；且不同种类的小分子有机物对土

壤酶活性的影响各不相同。张亮等[68]研究发现，半

夏块茎提取液显著降低细菌和放线菌数量，显著降低

土壤微生物群落的多样性、均匀性和优势度指数，而

对土壤酶活性的影响表现出多样性，如提高蔗糖酶活

性，降低脲酶和磷酸酶活性等。因此，根系分泌物可

能改变土壤微生物种群结构，改变土壤酶活性，其中

的化感物质甚至会造成连作障碍等。 

Wang 等[69]发现，不同林分密度下杉木人工林中

土壤因子的变化可导致表层(0 ~ 20 cm)土壤酶活性

及真菌群落丰富度和多样性的变化，而微生物和胞外

酶对土壤有机碳随林龄变化较为敏感，5 月和 9 月土

壤有机碳组分、酶活性和微生物活性均高于 1 月，应

是根系分泌物在土壤微环境中起了关键的调节作用。

王小平等 [70]通过原位收集连香树根系分泌物的方

式，同样证实连香树根系分泌物碳和氮分泌速率夏季

最高，冬季最低，根际土壤微生物碳、氮及土壤酶活

性显著高于非根际，根系分泌物输入是驱动根际微生

物活性的重要因子。与纯樟子松林相比，樟子松杨树

混交林分下樟子松根系分泌物使土壤有机碳、氮磷钾、

土壤酶活性和土壤微生物数量均得以显著提升[71]。 

5  根系分泌物解析技术进展 

根系分泌物取样多采用实验室砂培、水培、土培

植物收集[2，72–73]，因这 3 种方式容易实现，故应用广

泛。原位收集[25，73]通常是将原位挖出的部分根系放

入合适的容器中进行水培而获得，因野外实施难度较

大，对根系要求较高，故应用较少。但原位收集更能

体现根系分泌物的实际代谢过程，所以多用于较大型

木本植物的根系分泌物收集。 

根系分泌物中发现的化合物已证实了植物与环

境之间的相互作用[74]。但根系分泌物解析过程复杂，

挑战性极强，极大程度依赖于分析技术的发展。早期，

对根系分泌物中总糖、有机酸等的分析主要依赖于分

光光度法和滴定法，代谢物碳、氮等的分析则依赖于

C/N 分析仪、流动分析仪等，表征总量信息[27，72]。

目前，随着色谱、质谱等仪器的快速发展，收集到的

分泌物经合适的方式进行富集或浓缩等预处理，可由

GC (气相色谱仪 )、GC-MS (气相色谱–质谱联用

仪)[72–73]、HPLC (液相色谱仪)[9，73]、IC (离子色谱

仪)[65]、CE (毛细管电泳仪)[5]、LC-MS (液相色谱–质

谱仪)[26，75]、NMR (核磁共振波谱仪)、FT-ICR MS (傅

里叶变换–离子回旋共振质谱仪)等进行分析，由此可

获得准确的多种代谢物信息。随着空间代谢组学研究

的发展，近几年质谱成像系统已用于植物中代谢物空

间分析，如对根进行分析，可发现根横切面上特异性

代谢物的分泌位置；对茎、叶等不同部位进行质谱成

像分析，可发现特异性代谢物的主要富集部位，结合

LC-MS、FT-ICR MS 等仪器解析结果，可为植物中代

谢物合成、运输和积累提供信息[76–77]。以上结果与

土壤特性、微生物类群分析等综合考量后，可揭示根

系分泌物中特征物质在根际土壤生态环境中的调控作

用，或与其他生物间的相互影响，为实际生产提供理

论与实践性支撑。图 1 为根系分泌物解析技术参考图。 

以杉木的根系分泌物研究为例，学者们采用GC、

GC-MS、HPLC、LC-MS 等对杉木的根系分泌物、林

下土壤或枝体提取物进行了分析，确认了环境或营养

胁迫下根系分泌物组成特征 [78–80]。熊德成等 [81]在

LC-TOFMS (液相色谱–飞行时间质谱联用仪)帮助下

具体分析了杉木的根系分泌物成分，发现增温后杉木

细根分泌物的抗逆境物质明显增加，如用于抵御干旱

环境的脱落酸、氨基酸类物质(胱氨酸)及酚酸类物质

(山奈酚)；用于活化土壤矿质养分的相关物质分泌也

显著增加，如柠檬酸、肉桂酸；有利于植物对抗外界

伤害和病原菌侵染的一些物质也会增加，如茉莉酸、

水杨酸及黄酮类物质(槲皮黄酮)：证实植物在遭受根

际高温胁迫时会分泌一些特定的物质以有利于抵御

环境的变化。环二肽是学者采用 2D-NMR (二维–核

磁共振波谱仪)和质谱技术在杉木凋落物、根系分泌

物和连作土壤中发现的一种化感物质，并经证实其影 
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图 1  根系分泌物解析技术参考图 
Fig. 1  Reference for analytical technique of root exudates 

 
响了相应的微生物群落组成，积累了潜在致病性真

菌，阻碍了杉木根系的生长；而从杉木林下土壤中检

测到的酚酸类物质在自然浓度下并没有抑制杉木幼

苗的生长，反而有促进作用[82–83]。这些都为杉木的

连栽障碍管控提供了宝贵的理论依据。 

6  研究展望 

在全球范围内，环境因素对微生物多样性的影响

大于植物多样性，但在局域内，植物多样性越高，凋

落物和根系分泌物的差异越大，土壤微生物群落多样

性就越高，植物代谢产物是影响微生物群落的重要因

素[84]。因此，在土壤这个“黑箱子”中，急需分析

和识别多种根系化学信号物质[4]，识别地下生物相互

作用中最重要的化学特征，在此特征基础上，探究代

谢物对植物根际土壤生物学性质的影响机制。而实现

这些目标的根本在于对根系分泌物的精准解析，更依

赖于分泌物解析技术的发展，笔者认为主要需从 3

个方面切入，一是寻找最能代表植物根系真实代谢过

程的根系分泌物收集方法，且须涵盖草本类植物；二

是确认可通用的精准的代谢物联合分析技术；三是揭

示根系信号物质[4]在土壤生态环境中对种间、生物间

的相互影响与调控途径，以为相关行业生产管控提供

技术支撑。 
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