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摘  要：根际是养分进入作物系统的门户，也是土壤-根系-微生物相互作用的微域。根际界面过程决定了氮磷养

分的供应强度和有效性，最终影响了氮磷养分的利用效率和作物生产力。近年来，国内外在揭示农田土壤-根系-微生

物系统中不同界面的养分转化、吸收和运输机制方面取得了一些新进展。在不同时空尺度上分析了影响土壤氮磷转化

微生物组成的影响因子；研究了丛枝菌根系统形成的信号机制及其对氮磷吸收的基因调控机制；从信号网络、根系质

子分泌和根构型的角度系统揭示了作物根系应对根际环境氮磷养分供应的形态和生理响应机制。未来针对根际氮磷高

效利用问题，需要深入研究土壤-根系-微生物不同界面的协同机制和调控原理，在根际微域和土壤团聚体尺度开展微

生物食物网及其关键功能微生物分布格局和演替规律的研究；揭示根构型对根系–微生物协同结构和功能的影响，研

究养分缺乏条件下根内质子分泌和关键转运蛋白对根系生长和养分吸收的调控机制；针对粮食作物，研究根系-微生

物对话中已知信号物质(如独脚金内酯和N-酰基高丝氨酸内酯)和新的信号物质(小RNA)的网络作用机制及其对多养分

协同代谢的影响；最后，针对不同气候、土壤、作物类型区，提出提高氮磷利用效率的根际生物调控途径和措施。 
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我国近 30 年来的粮食增长主要依赖大量水肥

和农药投入，2012 年我国化肥用量(纯量)达 5 839.8 

万 t，单位面积化肥用量是世界水平的 3倍、发达国

家的 2倍。单位养分投入产出粮食(折算为水稻当量)

仅 14 kg/kg，远低于美国的 40 kg/kg[1]，当季氮肥平

均利用率不足 30%[2]。养分资源低效利用不仅增加农

业投入，而且导致土壤质量退化、诱发以氮磷为主的

农业面源污染乃至区域生态环境安全问题[3]。2007

年的全国污染源普查发现我国耕地总氮和总磷损失

分别达到 160万 t和 10.8万 t。因此，提高肥料利用

率和作物单产，控制农业集约化过程中的面源污染，

是保障我国粮食安全和促进农业可持续发展必须完

成的双重任务[4]。 

目前在土壤学、植物营养学和微生物学的交叉领

域，研究重心转向调控地下生物系统的措施综合提高

养分利用率，通过遗传育种方式筛选养分高效利用的

作物品种，利用外源物质添加促进根系活力和微生物

活性，充分利用植物根系与土壤微生物之间的相互促

进作用，加速土壤养分循环和植物吸收，提高作物系

统的养分利用率，降低传统的物理和化学调控措施的

使用成本和环境风险。 

土壤–作物系统中养分转化和循环涉及不同的界

面过程，土壤、根系和微生物之间通过物质和信息

的交换形成复杂的交互作用关系，根际是集中体现

土壤–作物系统互作的特殊微域，根际土壤微生物是

土壤–根系间养分转化和转运的调节器。从促进养分

转化和传输角度，土壤–根系–微生物系统中的协同作

用体现在不同时间和空间尺度上。在微生物系统内

部，不同微生物的组成比例(如氨氧化细菌和氨氧化

古菌比例、硝化微生物和反硝化微生物比例、食细菌

线虫和氮转化微生物比例)影响了土壤氮转化过程。

在根系–微生物界面上，共生(菌根真菌)和非共生体

系也影响了氮磷养分的吸收。在茎–根–微生物–土壤

的多界面上，植物/微生物源信号网络以及同化产物

的传输影响了养分的转化和吸收(图 1)。 

土壤–根系–微生物系统中交互作用的强度和方
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向受到根际环境养分条件、微生物组成和根系状况的

共同影响，并且受到多种信号物质的调控，目前面临

的一个挑战是如何针对农田养分循环过程认知不同

时空尺度上的生物协同结构和作用机制。中国科学院

从 2014年启动了战略性先导科技专项“土壤–微生物

系统功能及其调控”[5]，其中一个重要研究内容涉及

土壤–根系–微生物的协同作用机制与氮磷生物有效

性。近年来一些综述分析了氮磷转化微生物的空间分

布规律[6–7]；评述了植物–微生物(特别是菌根)共生机

制及其养分代谢的影响[8–9]；提出了不同养分胁迫的

信号作用网络[10–12]以及不同信号对植物生长的调控

机制[13–15]。本文针对土壤–根系–微生物系统的 3 个

界面，重点分析影响养分界面转化和传输过程的一些

关键交互作用机制，并从系统尺度探讨农田氮磷养分

转化的生物协同调控机制的研究框架和研究重点。 

 

图 1  土壤–根系–微生物相互作用及其对土壤养分转化和

作物吸收的影响 
Fig. 1  Diagram for the relationship between soil, root and microbe 

and its impact on soil nutrient turnover and crop uptake 

1  影响土壤氮磷养分转化微生物组成的土

壤、生物和环境因素 

根际土壤微生物组成影响了其氮、磷转化功 

能 [16–17]，其变化受气候、植被、土壤、耕作等因素

的综合影响。在大空间尺度上，存在气候、土壤和植

被类型的地带性分布，对 2个地点(中亚热带祁阳、

暖温带封丘)长期试验的对比研究表明，历史因素(具

有不同气候和土壤类型)对微生物多样性的影响大于

现代因素(种植和施肥)[18] 。然而，气候、土壤、植

被对微生物群落组成空间分布的相对作用仍不清楚。

基于相同土壤类型(红壤和紫色土)在 2 个气候区(中

亚热带鹰潭、暖温带封丘)的移置试验表明，在 20年

的时间尺度上现代因素(气候条件和种植系统变化)

可以显著改变土壤氮转化微生物组成[19]。 

在长时间尺度上，耕作施肥通过影响土壤性质

(如 pH 和养分)改变氮转化微生物的组成。长期平衡

施肥(合理配施氮磷钾化肥、以及化肥和有机肥配施)

可以提高酸性旱地土壤(红壤)中氨氧化古菌(AOA)和

氨氧化细菌(AOB)数量[20]；在水稻土中主要增加了

AOA 的数量[21–22]；但在碱性旱地土壤(潮土)主要增

加 AOB 数量[23–24]。土壤 pH 一方面影响了土壤中氨

的形态和含量，另一方面显著影响了 AOB和 AOA的

丰度和结构变化，从而影响了土壤氨氧化过程[25–26]。

近期研究发现，酸性土壤中氨氧化古菌中的 1.1b 古

菌主导了土壤氨氧化过程[27]。 

土壤解磷微生物受植被和管理措施的影响，表现

出明显的根际效应。研究表明，在暖温带华北平原区

不同利用方式下，土壤有机磷细菌较无机磷细菌数量

高，有机磷细菌主要为芽孢杆菌属和假单胞杆菌属，

而无机磷细菌主要为假单胞杆菌属；磷细菌数量在

菜地中最高，在农田(小麦-玉米)和林地土壤中较低，

但其数量与土壤速效磷和有机质含量并无线性相关

性[28]。在不同作物系统中，花生根际的解磷细菌种

群密度最高，而高粱和玉米根际最低[29]。在热带地

区，玉米根际土壤中细菌对无机磷(磷酸钙)溶解能力

较强，特别是芽孢杆菌属 (Bacillus)和伯克氏菌属

(Burkholderia)，而真菌对有机磷(磷酸铝、植酸和卵

磷脂)溶解能力较强[30]。长期平衡施肥导致土壤解磷

微生物数量下降，而缺磷施肥条件下土壤磷矿化和溶

解菌数量增加[31]。 

在小空间尺度上，土壤结构及其微生物食物网

(包括食微动物、捕食性动物和微生物)共同影响了土

壤微生物的分布及其养分转化功能。土壤团聚体是土

壤结构单元，其内部的空间结构(孔隙)和有机碳及氮

磷养分的分异影响了微生物群落的结构和分布[32–33]。

在土壤微生物食物网中，土壤线虫对微生物的选择性

取食和携带[34]，影响了微生物数量与活性[35–36]。在

农田系统中，农业管理措施和团聚体结构共同影响了

线虫组成和微生物多样性[37]。基于中亚热带(鹰潭)

长期施用猪粪的红壤旱地试验，发现团聚体线虫和微

生物的协同分布方式影响了土壤的碳氮代谢，线虫对

微生物的取食抑制了土壤呼吸熵(负反馈)[38]、促进了

土壤硝化强度(正反馈)[39]。长期施用猪粪后土壤各粒

径团聚体中微生物生物量和线虫总数增加，微生物生

物量随团聚体粒径的增大而降低，而线虫数量的变化

趋势相反；施用猪粪促进氨氧化微生物(AOB和 AOA)

丰度的增加，但 AOA/AOB呈下降趋势，食细菌线虫

专一性捕食氨氧化细菌刺激了土壤硝化强度，促进了
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土壤氮素循环[39]。 

植物根系也是影响土壤微生物组成的重要因素，

根系通过吸收和分泌作用改变了根际土壤的环境条

件(pH、O2 分压、碳源等)[40]，进而影响氮磷养分的

有效性及其转化吸收[41]。根际环境对氮转化过程的

影响较为复杂，不同植物可以促进和抑制土壤硝化作

用[42–43]；植物根系通过根呼吸降低 O2分压或者增加

根分泌物刺激反硝化作用[44–45]。基于土壤功能基因芯

片(Geochip)和分子生态网络分析方法，发现在不同的

气候–土壤类型区，种植玉米增加了土壤核心氮转化

功能基因丰度及其网络结构的复杂度，网络中关键基

因包括固氮基因(nifH)、反硝化基因(narG/nosZ)和氨

化基因(ureC)，说明种植作物改变了土壤氮转化微生

物群落的结构和功能[46]。 

总体上针对不同的气候、土壤、作物和施肥系统，

根际土壤氮磷转化微生物在大空间和长时间尺度的

分布格局及其演变规律仍不清楚，不同时空尺度上生

物和非生物因素对微生物分布的相对重要性仍然存

在争论。在农田耕作和培肥过程中，由于土壤团聚体

和微生物食物网存在复杂的协同变化过程，目前仍然

缺乏直接手段揭示土壤微生物群落组成与氮磷转化

功能之间的定量关系，因此需要加强微观尺度上土壤

氮磷转化微生物结构和功能的研究。 

2  丛枝菌根系统形成及其影响氮磷养分转

运的机制 

丛枝菌根真菌(arbuscular mycorrhizal fungi, AMF)

定殖在植物根系皮层细胞内形成丛枝结构，这种共生

体系在环境养分缺乏条件下促进了植物对养分的吸

收[8,47]。AMF 菌根真菌产生的根外菌丝扩展到土壤

中，在土壤团聚体中与微生物区系和微域环境形成密

切联系[48]。AMF 吸收水和氮磷等养分传输给宿主植

物，宿主植物将碳水化合物以己糖的形式回馈给

AMF 作为碳源[49]。丛枝菌根系统中养分交换形成的

共生状态可以提高植物抵抗生物及非生物胁迫的能

力[9]，最终调节了生态系统的物质代谢[50]。 

针对 AMF吸收、转运和代谢氮磷过程，近年来

研究者运用生物化学与分子生物学方法研究了丛枝

菌根共生体中氮转运和传递的形态、真菌体内氮代谢

的新途径，完善了氮代谢模型[51–52]；在 AMF转运和

代谢磷的分子基础和基因调控机制方面也取得明显

进展[53–54]。研究发现无机氮被 AMF菌丝吸收同化为

精氨酸进入内部真菌结构，然后以氨的形式传输给植

物[55]。在丛枝菌根中鉴定出了多种氮代谢相关基因

(硝酸还原酶、谷氨酰胺合成酶)[56]和氮运输离子泵

(氨离子泵)[57]。在植物个体水平上，AMF 通过与植

物共生形成的菌根网络增强了氮代谢水平，改善了植

物养分供应；在种群水平和生态系统中，AMF 通过

复杂的菌根网络改变植物间的营养平衡，影响土壤养

分的循环过程[58]。在磷转运方面，AMF 外生菌丝可

以将无机磷转化为多聚磷酸盐，以多聚磷酸盐的形

式运输到内生菌丝中；内生菌丝中的多聚磷酸盐通

过水解释放无机磷到菌根细胞中，进而传递给宿主

植物[59]。多聚磷酸盐水解释放的能量，可以增强氮

代谢载体精氨酸从外生菌丝到内生菌丝的转运[60]。 

AMF 侵染植物根系能诱导植物合成多种信号物

质，如水杨酸、茉莉酸、类黄酮、一氧化氮、过氧

化氢和 Ca2+等，这些信号促进了菌根共生体的形

成，但对这些信号传导途径和相互关系的认识仍不

系统 [61–62]。近期对可以转化磷的重要菌根真菌(如

Glomus intraradices，Rhizophagus irregularis)的全基

因组分析表明，其专性共生的演变机制不是由于代谢

复杂性减少，而是由于缺乏编码植物细胞壁降解酶基

因所致[63–64]。在菌根形成因子(Myc因子)研究方面发

现，脂质几丁寡糖(lipochitooligosaccharide)作为内共

生信号分子刺激了丛枝菌根的形成以及植物根部的

发育[65]。在丛枝菌根抗干旱胁迫作用机制方面，发

现玉米丛枝菌根中的 2 个重要水通道蛋白基因

(gintaqpf1和 gintaqpf2)，在酵母细胞中的克隆表明，

GintAQPF1 位于细胞膜，GintAQPF2 位于细胞质和

细胞内膜，转化的酵母细胞在高渗休克下细胞体积显

著降低，在低渗休克下原生质体破裂更快，说明丛枝

菌根可能通过这两个水通道蛋白为宿主植物输送水

分[66]。 

菌根真菌对植物的侵染率与环境氮磷的水平相

关[67]。环境中无机氮源种类和浓度影响了菌根真菌

菌丝的生理形态，根际微生物或者根系分泌物以及

一些次生代谢产物也可以调节菌根真菌的生长和发

育[68]。在水稻中菌根生长与菌根对氮和锌的协调吸

收有关，而与对碳的消耗无关[69]。在缺磷土壤(潮土)

中，长期平衡施用氮磷钾化肥降低了玉米 AMF的多

样性；长期施用含磷的有机肥可以显著增加玉米

AMF 种群的多样性和数量，但减少了外菌丝的长

度；缺素(不施磷)施用氮、钾化肥对 AMF没有显著

影响[70–71]。与常规耕作相比，免耕也可以增加玉米

AMF数量[72]。 

目前在不同的根际养分胁迫条件下，丛枝菌根共

生体中养分(碳、氮、磷)协同传输和代谢机制仍不清

楚；另一方面，在根际养分满足或者过量供应作物需
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求的条件下，丛枝菌根共生体的响应机制也不清楚。 

3  作物根系应对根际环境氮磷养分供应的

形态和生理响应机制 

根际养分不足可诱导根系分泌质子、有机酸等物

质活化局部养分，即根系的生物化学适应机制，该机

制对植物缺磷的响应明显，但对缺氮的响应并不显

著。玉米根外质子分泌有益根际养分活化[73]，而同

步进行的根内质子分泌可以软化细胞壁促进根细胞

伸长[74]。在根质子分泌的网络作用途径方面，针对

烟草和拟南芥研究了 14-3-3 蛋白在控制质子泵和养

分离子通道活性的作用机制[75–76]。近期研究表明，在

低磷胁迫下，西红柿体内 14-3-3蛋白 TFT7能提高根

尖细胞伸长区的质子外排[77]；在土壤干旱条件下，

水稻根尖 14-3-3 蛋白累积促进生长素转运进而提高

根系质子外排[78]。因此，植物 14-3-3 蛋白在应对土

壤环境胁迫，调控根尖分泌质子促进根系生长方面起

到重要作用。 

根际环境中氮磷养分匮乏通常会刺激植物根系

的生长以增加吸收面积，提高养分的空间有效性，即

根系的生物学形态响应机制。不同类型和品种的作物

根系在土壤中的空间分布(根构型)不同，由于氮磷养

分在土壤中的移动性不同，不同作物根构型对养分利

用的贡献也不同。对移动性强的氮素而言，根系夹角

变小、碳消耗减少及根系深扎有利于高效吸收土壤氮

素[79]。针对长期耕作施肥导致有效磷含量沿土壤剖

面中逐渐下降的特征，浅根系有利于作物对表层土壤

有效磷的吸收[80]。近期发现与大豆磷效率紧密连锁

的 3个 QTL(Quantitative Trait Loci，大豆数量性状基

因座)，克隆和鉴定了负责大豆根瘤磷转运的基因

GmPT5，从遗传上证实了大豆根构型与磷效率密切

相关[81–82]。基于作物根系原位动态定量分析及三维重

建平台[83]，发现玉米/大豆间作体系以及水稻的根系

间存在回避和交叉生长的不同行为，影响了对磷的利

用效率[84–85]。因此，需要综合考虑生物工程技术遗传

改良、磷肥的合理施用和最佳栽培模式等措施，实现

作物养分(磷)高效和高产[86]。 

根系的生物学形态响应过程与植物激素(如生长

素、细胞分裂素等)主导的信号转导机制密切相关，

目前的研究热点是在分子水平上识别激素信号转导

途径中各实体单元(即信号传导通路中的关键组分)，

解析其下游关系和作用机制[10,14,87–88]。对根际植物信

号物质的研究发现，环丙基–羧酸–脱氨酶可以促进根

系生长和氮素吸收[89]；N-酰基高丝氨酸内酯 (N-acyl- 

homoserine lactones，AHLs)可以调节根系发育，但在

氮素转化中的功能及调控机制仍不清楚[90–91]。在缺磷条

件下植物体内独脚金内酯含量显著增加，促进侧根和

根毛发育，从而提高植物对磷素的利用[92]；独脚金

内酯与植物其他激素(生长素、细胞分裂素)共同作用

可以促进植物的侧枝生长，但独脚金内酯完整的合成

和传导途径仍不清楚[13]。 

在低铵土壤环境下，植物根系形态可以响应硝酸

盐和铵盐的供给状况[93]，局部供硝酸盐主要促进侧

根伸长，而局部供铵明显促进侧根的分枝(高级侧根

的发生)，通过侧根的生长提高根系吸收养分的效率。

植物根系生长对局部硝酸盐和铵盐的响应表现出明

显的互补性，局部供铵对侧根发生的促进作用不依赖

铵的营养效应，而是环境铵信号作用的结果[94]。在

铵(NH4
+)响应信号方面，土壤铵毒抑制拟南芥根伸长

并降低根向地性，这些反应可能发生在根尖的伸长区

和过渡区。在根尖伸长区，主要与铵外排有关，由

VTC1(维生素C缺陷 1)和DPMS1(多萜醇磷酸甘露糖

合酶 1)控制；在根尖过渡区，主要与生长素转运分

配有关，ARG1(向重性响应基因)、AUX1(生长素内

流转运基因)和 PIN2(生长素外排转运基因)在该过程

中起到重要作用[95–96]。而在缺氮条件下，拟南芥根维

管结构中由氮反应 CLE 肽(CLAVATA3／ESR 相关)

和 CLV1 类富亮氨酸重复受体激酶(CLAVATA1)组成

信号模块，其表达控制了根系伸长[97]。 

在低铵土壤环境下，植物也可以通过提高铵转运

蛋白活性来增加单位面积根系的铵吸收能力[98]。土

壤中氮素形态在通气性较好时以硝态氮为主导，在淹

水条件下(如水稻田)以铵态氮为主，植物对其吸收转

运的主要载体分别为硝酸盐转运系统(NRT)和铵转

运系统(AMT)。根系吸收氮磷养分后向地上部分传输

以满足作物生长和产量形成的需求，这一传输过程的

分子载体是由植物体内多个专一性的转运系统在不

同组织部位协同完成[99–101]。植物中对氮缺乏反应最

敏感的高亲和力氮吸收系统包括吸收铵态氮的 AMT

和吸收硝态氮的 NRT2 [102]。对于水稻，其根系中

AMT1;1、1;2 和 1;3 的转录可响应低铵环境[103]；通

过转基因技术过量表达 AMT1;1可显著增强水稻对

低浓度铵的吸收能力，并且促进根系和地上部的生

长[104]。 

在硝酸盐响应信号方面，NO3
–可直接作为氮信

号，而硝酸盐转运体 CHL1可作为感应器调控植物感

受硝态氮的信号途径[11]。在硝酸盐信号通路中，小

RNA(microRNA)作为上游组分可调控其下游靶基因

NRT 的转录[105]。近来研究发现养分转运蛋白也参与
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对环境养分的感知及相应信号的传导过程，如拟南芥

硝酸盐转运蛋白 NRT1.1一方面负责根系对硝酸盐的

吸收，另一方面参与根系对环境硝酸盐浓度的感知，

并通过自身的磷酸化修饰实现对根系吸收硝态氮的

调节和对局部硝酸盐供应的生长响应[106]。 

与氮相比，植物磷信号物质、磷信号感受与转导

途径方面的研究尚无突破性进展，但对植物磷信号调

控途径的研究进展较大。针对模式植物拟南芥，已构

建了一个以转录调控因子 AtPHR1 为中心，包括其

上游的 SIZ1及 AtPHR1 控制的下游基因，如转运蛋

白基因 PHT1、PHO1;H1 和 PHO;H10，磷的再利用

蛋白基因(酸性磷酸酶和 RNS)、调控磷体内平衡基因

(IPS1 和 miR399)以及花青素合成基因等[12]。作物中

的磷信号途径远比拟南芥复杂，不仅涉及植物本身对

磷的感应和传导，还包括与根际微生物的互作。目前，

在水稻中已初步构建了一个以 OsPHR2为中心，包括

OsmiR399、OsSPX、OsIPS 和 OsPHO2 等参与的磷

信号调控网络，协同调控植株体内磷平衡、根际磷活

化吸收及根际共生微生物磷吸收途径[15]。但是总体

而言，目前对植物体内养分和信号的协同传输机制认

识不足[107–108]，对信号物质及其作用网络的研究亟需

加强[109]。 

4  展望 

在土壤学和植物营养学交叉领域，国内外针对根

际土壤养分转化和固定、土壤微生物转化机制以及根

系吸收养分机制开展了长期的系统研究，在根系–土

壤和根系–微生物界面的养分活化和运输机制方面也

从生理水平深入到分子生理水平，但目前对土壤–根

系–微生物之间在氮磷养分利用过程中的协同机制

并不清楚。由于施肥后氮磷养分的转化和迁移涉及

土壤–微生物、土壤–根系、根系–微生物等界面，因

此需要针对我国不同农区的土壤–作物系统，研究不

同界面上存在哪些生物组成结构，揭示不同组成之间

如何形成协同关系，分析这些协同关系如何影响氮磷

养分转化和迁移，最终为提高作物氮磷利用率提出土

壤–根系–微生物系统的协同调控原理和措施。 

针对土壤–微生物以及土壤–根系界面，需要在不

同气候、土壤、作物类型区，结合原位观测、同位素

标记、稳定性同位素核酸探针和高通量测序技术，针

对氮磷的转化–运输–利用过程，开展根际微域以及土

壤团聚体中微生物食物网及其关键功能微生物分布

格局和演替规律的研究。针对根系–微生物界面，研

究作物根构型对氮磷协同吸收的影响，揭示根系–微

生物协同结构形成的分子机制，同时研究根内质子分

泌调控根系生长促进土壤氮磷养分利用的机制。特别

是针对氮磷养分的关键转运蛋白，如介导根系吸铵和

局部供铵促进根系生长的 AMT型铵转运蛋白，深入

研究养分转运蛋白的生物学功能及其对环境养分变

化的响应，揭示根际养分缺乏条件下的作物根系的应

答机制及其调控节点。 

针对主要的粮食作物(如水稻、玉米、小麦等)，

构建根际土壤和植物信号物质发现和鉴定的代谢组

学研究方法和技术体系，深入研究根系-微生物对话

中影响氮磷转化、吸收和代谢的已知信号的作用机

制，挖掘新的信号物质，揭示作物体内和微生物群落

中信号物质的传导与应答网络机制，识别不同养分管

理水平下信号调控机制对作物利用氮磷养分的影响。 

基于上述过程机理的研究，在不同气候、土壤、

作物类型区建立生物调控措施的田间试验，从激发土

著生物功能、接种有益生物和调控植物根系功能 3

个方面，系统研究不同施肥(碳源和养分)、耕作灌溉、

微生物菌剂、作物品种和栽培措施对土壤微生物–

根系协同结构形成及其养分转化利用的影响，提出

提高氮磷利用效率的根际生物调控途径，集成适应

不同气候、土壤和作物类型区的土壤生物功能综合

管理体系。 

参考文献： 

[1] 杨林章, 孙波. 中国农田生态系统养分循环和平衡及其

管理[M]. 北京: 科学出版社, 2008 

[2] 张福锁, 王激清, 张卫峰, 崔振岭, 马文奇, 陈新平, 江

荣风. 中国主要粮食作物肥料利用率现状与提高途径[J]. 

土壤学报, 2008, 45(5): 915–924 

[3] Sun B, Yang LZ, Zhang LL, Zhang FS, Norse D, Zhu ZL. 

Agricultural non-point source pollution in China: causes 

and mitigation measures[J]. AMBIO, 2012, 41(4): 370–379 

[4] 何萍, 金继运. 集约化农田节肥增效理论与实践[M]. 北

京: 科学出版社, 2012 

[5] 前沿科学与教育局, 南京土壤研究所. 土壤-微生物系统

功能及其调控先导专项启动暨 2014 年工作会议召开

[EB/OL]. 2014-06-11. http: //www.cas.cn/xw/yxdt/201406/ 

t20140611_4135261.shtm 

[6] 贺纪正, 葛源. 土壤微生物生物地理学研究进展[J]. 生

态学报, 2008, 28(11): 5571–5582 

[7] Hanson CA, Fuhrman J, Horner-Devine MC, Martiny JBH. 

Beyond biogeographic patterns: processes shaping the 

microbial landscape[J]. Nature Reviews Microbiology, 

2012, 10: 497–506 

[8] 吉春龙, 田萌萌, 马继芳, 金海如. 丛枝菌根真菌对植

物营养代谢与生长影响的研究进展[J]. 浙江师范大学学

报(自然科学版), 2010, 33(3): 303–309 



第 2期 孙  波等：土壤–根系–微生物系统中影响氮磷利用的一些关键协同机制的研究进展 215 

 

 

[9] Smith SE, Smith FA. Roles of arbuscular mycorrhizas in 

plant nutrition and growth: new paradigms from cellular to 

ecosystem scales[J]. Annual review of plant biology, 2011, 

62: 227–250 

[10] Hwang I, Sheen J, Müller B. Cytokinin signaling 

networks[J]. Annual Review of Plant Biology, 2012, 63: 

353–380 

[11] Tsay YF, Ho CH, Chen HY, Lin SH. Integration of nitrogen 

and potassium signaling[J]. Annual Review of Plant 

Biology, 2011, 62: 207–226 

[12] Chiou T, Lin SI. Signaling network in sensing phosphate 

availability in plants[J]. Annual Review of Plant Biology, 

2011, 62: 185–206 

[13] 王玫, 陈洪伟, 王红利, 刘克锋. 独脚金内酯调控植物

分枝的研究进展[J]. 园艺学报，2014, 41(9): 1 924–1 934 

[14] Vanstraelen M, Benková E. Hormonal interactions in the 

regulation of plant development[J]. Annual Review of Cell 

and Developmental Biology, 2012, 28: 463–487 

[15] Liang CY, Wang JX, Zhao J, Tian J, Liao H. Control of 

phosphate homeostasis through gene regulation in crops[J]. 

Current Opinion in Plant Biology, 2014, 21: 59–66 

[16] Berendsen, RL, Pieterse CM, Bakker PA. The rhizosphere 

microbiome and plant health[J]. Trends in Plant Science, 

2012, 17(8): 478–486 

[17] Gyaneshwar P, Naresh Kumar G, Parekh L, Poole P. Role of 

soil microorganisms in improving P nutrition of plants[J]. 

Plant and Soil, 2002, 245(1): 83–93 

[18] Ge Y, He JZ, Zhu YG, Zhang JB, Xu ZH, Zhang LM, Zheng 

YM. Differences in soil bacterial diversity: Driven by 

Contemporary Disturbances or Historical Contingencies[J]. 

The ISME Journal, 2008, 2(3): 254–264 

[19] Sun B, Wan XY, Wang F, Jiang YJ, Li Y, Dong ZX, Zhang 

XX. A long-term field experiment of soil transplantation 

demonstrating the role of contemporary geographic 

separation in shaping soil microbial community structure[J]. 

Ecology and Evolution, 2014, 4(7): 1 073–1 087 

[20] He JZ, Shen JP, Zhang LM, Zhu YG, ZHeng YM, Xu MG, 

Di H. Quantitative analyses of the abundance and 

composition of ammonia-oxidizing bacteria and ammonia- 

oxidizing archaea of a Chinese upland red soil under 

long-term fertilization practices[J]. Environmental Micro-

biology, 2007, 9(9): 2 364–2 374 

[21] Chen X, Zhang LM, Shen JP, Wei WX, He JZ. Abundance 

and community structure of ammonia-oxidizing archaea 

and bacteria in an acid paddy soil[J]. Biology and Fertility 

of Soils, 2011, 47(3): 323–331 

[22] Wu Y, Lu L, Wang B, Lin X, Zhu J, Cai Z, Yan X, Jia Z. 

Long-term field fertilization significantly alters community 

structure of ammonia-oxidizing bacteria rather than archaea 

in a paddy soil[J]. Soil Science Society of America Journal, 

2011, 75(4): 1431–1439 

[23] Chu H, Fujii T, Morimoto S, Lin X, Yagi K, Hu J, Zhang J. 

Community structure of ammonia-oxidizing bacteria under 

long-term application of mineral fertilizer and organic 

manure in a sandy loam soil[J]. Applied and Environmental 

Microbiology, 2007, 73: 485–491 

[24] Shen Ju-pei, Zhang Li-mei, Zhu Yong-guan, Zhang Jia-bao, 

He Ji-zheng Abundance and composition of ammonia- 

oxidizing bacteria and ammonia-oxidizing archaea comm-

unities of an alkaline sandy loam[J]. Environmental Micro-

biology, 2008, 10(6): 1 601–1 611 

[25] Kowalchuk GA, Stephen JR. Ammonia-oxidizing bacteria: 

A model for molecular microbial ecology[J]. Annual 

Review of Microbiology, 2001, 55(1): 485–529 

[26] Nicol GW, Leininger S, Schleper C, Prosser J I. The 

influence of soil pH on the diversity, abundance and 

transcriptional activity of ammonia oxidizing archaea and 

bacteria [J]. Environmental Microbiology, 2008, 10(11):  

2 966–2 978 

[27] Wang B, Zheng Y, Huang R, Zhou X, Wang D, He Y, Jia Z. 

Active ammonia oxidizers in an acid soil are phylo-

genetically closely related to neutrophilicarchaeon [J]. 

Applied and Environmental Microbiology, 2014, 80(5):   

1 684–1 691  

[28] 林启美, 赵小蓉, 孙焱鑫. 四种不同生态环境中解磷细

菌的数量和种群分布[J]. 土壤与环境, 2000, 9(1): 34–37 

[29] Ponmurugan P, Copi C. Distribution pattern and screening 

of phosphate solubilizing bacteria isolated from different 

food and forage crops [J]. Journal of Agronomy, 2006, 5(4): 

600–604 

[30] Oliveira C, Alves V, Marriel I, Gomes E A, Scotti M R. 

Phosphate solubilizing microorganisms isolated from 

rhizosphere of maize cultivated in an oxisol of the Brazilian 

Cerrado Biome[J]. Soil Biology and Biochemistry, 2009, 

41(9): 1 782–1 787 

[31] Hu JL, Lin XG, Wang JH, Chu HY, Yin R, Zhang JB. 

Population size and specific potential of P-mineralizing and  

solubilizing bacteria under long-term P-deficiency 

fertilization in a sandy loam soil. Pedobiologia, 2009, 53(1): 

49–58 

[32] Hernández RM. Microbial biomass, mineral nitrogen and 

carbon content in savanna soil aggregates under conven-

tional and no-tillage[J]. Soil Biology and Biochemistry, 

2002, 34(11): 1 563–1 570 

[33] Ruamps LS, Nunan N, Chenu C. Microbial biogeography at 

the soil pore scale[J]. Soil Biology and Biochemistry, 2011, 

43(2): 280–286 

[34] Venette RC, Ferris H. Influence of bacterial type and 

density on population growth of bacterial-feeding nematodes[J]. 

Soil Biology and Biochemistry, 1998, 30(7): 949–960 

[35] Bardgett RD, Keiller S, Cook R, Gilburn AS. Dynamic 

interactions between soil animals and microorganisms in 

upland grassland soils amended with sheep dung: a 

microcosm experiment[J]. Soil Biology and Biochemistry, 

1998, 30(4): 531–539 

[36] Djigal D, Brauman A, Diop TA, Chotte JL, Villenave C. 

Influence of bacterial-feeding nematodes (Cephalobidae) 

on soil microbial communities during maize growth[J]. Soil 

Biology and Biochemistry, 2004, 36(2): 323–331 



216 土      壤 第 47卷 

 

[37] Briar SS, Fonte SJ, Park I, Six J, Scow K, Ferris H. The 

distribution of nematodes and soil microbial communities 

across soil aggregate fractions and farm management 

systems[J]. Soil Biology and Biochemistry, 2011, 43(5): 

905–914 

[38] Jiang Y, Sun B, Jin C, Wang F. Soil aggregate stratification 

of nematodes and microbial communities affects metabolic 

quotient in an acid soil[J]. Soil Biology and Biochemistry, 

2013, 60: 1–9 

[39] Jiang Y, Jin C, Sun B. Soil aggregate stratification of 

nematodes and ammonia oxidizers affects nitrification in an 

acid soil[J]. Environmental Microbiology, 2014, 16(10):   

3 083–3 094 

[40] Blossfeld S, Schreiber CM. Liebsch G, Kuhn AJ, Hinsinger 

P. Quantitative imaging of rhizosphere pH and CO2 

dynamics with planar optodes[J]. Annals of Botany, 2013, 

112(2): 267–276 

[41] Philippot L, Raaijmakers J M, Lemanceau P, van der Putten 

WH. Going back to the roots: the microbial ecology of the 

rhizosphere[J]. Nature Reviews Microbiology, 2013, 11(11): 

789–799 

[42] Henry S, Texier S, Hallet S, Bru D, Dambreville C, 

Chèneby D, Bizouard F, Germon JC, Philippot L. Disen-

tangling the rhizosphere effect on nitrate reducers and 

denitrifiers: insight into the role of root exudates[J]. Envir-

onment Microbiology, 2008, 10(11): 3 082–3 092 

[43] Philippot L, Hallin S, Borjesson G, Baggs EM. Biochemical 

cycling in the rhizosphere having an impact on global 

change[J]. Plant and Soil, 2009, 321(1/2): 61–81 

[44] Hawkes CV, Wren IF, Herman DJ, Firestone MK. Plant 

invasion alters nitrogen cycling by modifying the soil 

nitrifying community[J]. Ecology Letter, 2005, 8(9): 

976–985 

[45] Subbarao GV, Nakahara K, Hurtado MP, Ono H, Moreta 

DE, Salcedo AF, Yoshihashi AT, Ishikawa T, Ishitani M, 

Ohnishi-Kameyama M, Yoshida M, Rondon M, Rao IM, 

Lascano CE, Berry WL, Ito O. Evidence for biological 

nitrification inhibition in Brachiaria pastures[J]. Procee-

dings of the National Academy of Sciences of the United 

States of America, 2009, 106: 17 302–17 307 

[46] 汪峰, Zhou J, 孙波. 我国东部土壤氮转化微生物的功能

分子生态网络结构及其对作物的响应 [J]. 科学通报 , 

2014, 59(4/5): 387–396 

[47] Campos-Soriano L, Sequndo BS. New insights into the 

signaling pathways controlling defense gene expression in 

rice roots during the arbuscular mycorrhizal symbiosis [J]. 

Plant Signaling and Behavior, 2011, 6: 553–557 

[48] Bonfante P, Genre A. Mechanisms underlying beneficial 

plant-fungus interactions in mycorrhizal symbiosis[J]. 

Nature Communications, 2010, 1(48): 1–11 

[49] Parniske M. Arbuscular mycorrhiza: The mother of plant 

root endosymbiosis[J]. Nature Reviews Microbiology, 2008, 

6(10): 763–775 

[50] Jackson LE, Burger M, Cavagnaro TR. Roots, nitrogen 

transformations, and ecosystem services[J]. Annual Review 

of Plant Biology, 2008, 59: 341–363 

[51] Jin H, Liu J, Huang X. Forms of nitrogen uptake, 

translocation, and transfer vis arbuscular mycorrhizal fungi: 

A review[J]. Sicence China Life Sciences, 2012, 55: 

355–364 

[52] 李元敬, 刘智蕾, 何兴元, 田春杰. 丛枝菌根共生体的氮

代谢运输及其生态作用[J]. 应用生态学报, 2013, 24(3): 

861–868 

[53] Landis FC, Fraser LH. A new model of carbon and 

phosphorus transfers in arbuscular mycorrhizas[J]. New 

Phytologist, 2007, 177(2): 466–479 

[54] Javot H, Pumplin N, Harrison MJ. Phosphate in the 

arbuscular mycorrhizal symbiosis: Transport properties and 

regulatory roles[J]. Plant, Cell and Environment, 2007, 

30(3): 310–322 

[55] Govindarajulu M, Pfeffer P E, Jin H, Abubaker J, Douds 

DD, Allen JW, Bucking H, Lammers PJ, Shachar-Hill Y. 

Nitrogen transfer in the arbuscular mycorrhizal symbiosis[J]. 

Nature, 2005, 435(7043): 819–823 

[56] Tian C, Kasiborski B, Koul R, Lammers PJ, Bücking H, 

Shachar-Hill Y. Regulation of the nitrogen transfer pathway 

in the arbuscular mycorrhizal symbiosis: Gene characteri-

zation and the coordination of expression with nitrogen 

flux[J]. Plant Physiology, 2010, 153(3): 1 175–1 187 

[57] Guether M, Neuhauser B, Balestrini R, Dynowski M, 

Ludewig U, Bonfante P. A mycorrhizal-specific ammonium 

transporter from Lotus japonicus acquires nitrogen released 

by arbuscular mycorrhizal fungi[J]. New Phytologist, 2009, 

150(1): 73–83 

[58] Hodge A, Fitter AH. Substantial nitrogen acquisition by 

arbuscular mycohhizal fungi from organic material has 

implications for N cycling [J]. Proceedings of the National 

Academy of Sciences of the United States of America, 

2010, 107(31): 13 754–13 759 

[59] Jansa J, Finlay R, Wallander H, Smith FA, Smith SE. Role 

of mycorrhizal symbioses in phosphorus cycling[A]// 

Bünemann EK, Oberson A, Frossard E. Phosphorus in 

Action[M]. Soil Biology Volume 26. London, New York: 

Springer Heidelberg Dordrecht, 2011, 137–168 

[60] Hijikata N, Murase M, Tani C, Ohtomo R, Osaki M, Ezawa 

T. Polyphosphate has a central role in the rapid and massive 

accumulation of phosphorus in extraradical mycelium of an 

arbuscular mycorrhizal fungus[J]. New Phytologist, 2010, 

186(2): 285–289 

[61] 胡江, 孙淑斌, 徐国华. 植物中丛枝菌根形成的信号途

径研究进展[J]. 植物学通报, 2007, 24(6): 703–713 

[62] 王彬, 张金政, 刘新, 李敏, 刘润进. 丛枝菌根真菌诱导

植物信号物质研究进展[J]. 微生物通报 , 2010, 37(2): 

263–268 

[63] Tisserant E, Kohler A, Dozolme-Seddas P, Balestrini R, 

Benabdellah K, Colard A, Croll D, Da Silva C, Gomez SK, 

Koul R, Ferrol N, Fiorilli V, Formey D, Franken P, Helber 

N, Hijri M, Lanfranco L, Lindquist E, Liu Y, Malbreil M, 

Morin E, Poulain J, Shapiro H, van Tuinen D, Waschke A, 

Azcón-Aguilar C, Bécard G, Bonfante P, Harrison MJ, 

Küster H, Lammers P, Paszkowski U, Requena N, Rensing 



第 2期 孙  波等：土壤–根系–微生物系统中影响氮磷利用的一些关键协同机制的研究进展 217 

 

 

SA, Roux C, Sanders IR, Shachar-Hill Y, Tuskan G, Young 

JP, Gianinazzi-Pearson V, Martin F. The transcriptome of 

the arbuscular mycorrhizal fungus Glomus intraradices 

(DAOM 197198) reveals functional tradeoffs in an obligate 

symbiont[J]. New Phytologist, 2012, 193(3): 755–769 

[64] Maillet F, Poinsot V, André O, Puech-Pagès V, Haouy A, 

Gueunier M, Cromer L, Giraudet D, Formey D, Niebel A, 

Martinez EA, Driguez H, Bécard G, Dénarié J. Fungal 

lipochitooligosaccharide symbiotic signals in arbuscular 

mycorrhiza [J]. Nature, 2011, 469(7328): 58–63 

[65] Tisserant E, Malbreil M, Kuo A, Kohler A, Symeonidi A, 

Balestrini R, Charron P, Duensing N, Frei dit Frey N, 

Gianinazzi-Pearson V, Gilbert LB, Handa Y, Herr JR, Hijri 

M, Koul R, Kawaguchi M, Krajinski F, Lammers PJ, 

Masclaux FG, Murat C, Morin E, Ndikumana S, Pagni M, 

Petitpierre D, Requena N, Rosikiewicz P, Riley R, Saito K, 

San Clemente H, Shapiro H, van Tuinen D, Bécard G, 

Bonfante P, Paszkowski U, Shachar-Hill YY, Tuskan GA, 

Young JP, Sanders IR, Henrissat B, Rensing SA, Grigoriev 

IV, Corradi N, Roux C, Martin F.  Genome of an 

arbuscular mycorrhizal fungus provides insight into the 

oldest plant symbiosis[J]. Proceedings of the National 

Academy of Sciences of the United States of America, 

2013, 110(50): 20 117–20 122 

[66] Li T, Hu YJ, Hao ZP, Li H, Wang Y-S, Chen BD. First 

cloning and characterization of two functional aquaporin 

genes from an arbuscular mycorrhizal fungus Glomus 

intraradices[J]. New Phytologist, 2013, 197(2): 617–630 

[67] Nouri E, Breuillin-Sessoms F, Feller U, Reinhardt D. 

Phosphorus and nitrogen regulate arbuscular mycorrhizal 

symbiosis in Petunia hybrid[J]. PLoS ONE, 2014, 9(6): 

e90841  

[68] Smith SE, Jakobsen I, Gronlund M, Smith FA. Roles of 

arbuscular mycorrhizas in plant phosphorus nutrition: 

Interactions between pathways of phosphorus uptake in 

arbuscular mycorrhizal roots have important implications 

for understanding and manipulating plant phosphorus 

acquisition[J]. Plant Physiology, 2011, 156(3): 1 050–1 057 

[69] Corrêa A, Cruz C, Pérez-Tienda J, Ferrol N. Shedding light 

onto nutrient responses of arbuscular mycorrhizal plants: 

Nutrient interactions may lead to unpredicted outcomes of 

the symbiosis[J]. Plant Science, 2014, 221–222: 29–41 

[70] Lin X, Feng Y, Zhang H, Chen R, Wang J, Zhang J, Chu H. 

Long-term balanced fertilization decreases arbuscular 

mycorrhizal fungal diversity in an arable soil in north 

China revealed by 454 pyrosequencing[J]. Environmental 

Science and Technology, 2012, 46(11): 5764–5771 

[71] Dai J, Hu J, Lin X, Yang A, Wang R, Zhang J, Wong HM. 

Arbuscular mycorrhizal fungal diversity, external mycelium 

length, and glomalin-related soil protein content in response 

to long-term fertilizer management[J]. Journal of Soils 

Sediments, 2013, 13: 1–11 

[72] Yang A, Hu J, Lin X, Zhu A, Wang J, Dai J, Wong MH. 

Arbuscular mycorrhizal fungal community structure and 

diversity in response to 3-year conservation tillage mana-

gement in a sandy loam soil in North China [J]. Journal of 

Soils Sediments, 2012, 12: 835–843 

[73] Taylor AR, Bloom AJ. Ammonium, nitrate, and proton 

fluxes along the maize root[J]. Plant, Cell and Environment, 

1998, 21(12): 1 255–1 263 

[74] Fan L, Neumann PM. The spatially variable inhibition by 

water deficit of maize root growth correlates with altered 

profiles of proton flux and cell wall pH[J]. Plant Physio-

logy, 2004, 135(4): 2 291–2 300 

[75] Kanczewska J, Marco S, Vandermeeren C, Maudoux O, 

Rigaud JL, Boutry M. Activation of the plant plasma 

membrane H+-ATPase by phosphorylation and binding of 

14-3-3 protein converts a dimmer into a hexamer[J]. 

Proceedings of the National Academy of Sciences of the 

United States of America, 2005, 102(33): 11 675–11 680 

[76] Shin R, Alvarez S, Burch AY, Jez JM, Schachtman DP. 

Phosphoproteomic identification of targets of the Arabi-

dopsis sucrose nonfermenting-like kinase SnRK2.8 reveals 

a connection to metabolic processes[J]. Proceedings of the 

National Academy of Sciences of the United States of 

America, 2007, 104(15): 6 460–6 465 

[77] Xu W, Shi W, Jia L, Liang J, Zhang J. TFT6 and TFT7, two 

different members of tomato 14-3-3 gene family, play 

distinct roles in plant adaption to low phosphorus stress[J]. 

Plant, Cell and Environment, 2012, 35(8): 1 393–1 406 

[78] Xu W, Jia L, Shi W, Liang J, Zhou F, Li Q, Zhang J. 

Abscisic acid accumulation modulates auxin transport in 

the root tip to enhance proton secretion for maintaining 

root growth under moderate water stress[J]. New 

Phytologist, 2013, 197(1): 139–150 

[79] Lynch JP. Steep, cheap and deep: an ideotype to optimize 

water and N acquisition by maize root systems[J]. Annals 

of Botany, 2013, 112(2): 347–357 

[80] Wang XR, Yan XL, Liao H. Genetic improvement for 

phosphorus efficiency in soybean: a radical approach[J]. 

Annals of Botany, 2010, 106(1): 215–222 

[81] Liang Q, Cheng X, Mei M, Yan X, Liao H. QTL analysis of 

root traits as related to phosphorus efficiency in soybean[J]. 

Annals of Botany, 2010, 106(1): 223–234 

[82] Qin L, Zhao J, Tian J, Chen L, Sun Z, Guo Y, Lu X, Gu M, 

Xu G, Liao H. The high-affinity phosphate transporter 

GmPT5 regulates phosphate transport to nodules and 

nodulation in soybean[J]. Plant Physiology, 2012, 159(4): 

1634–1643 

[83] Fang SQ, Yan XL, Liao H. 3D reconstruction and dynamic 

modeling of root architecture in situ and its application to 

crop phosphorus research[J]. The Plant Journal, 2009, 

60(6): 1 096–1 108 

[84] Fang S, Gao X, Deng Y, Chen X, Liao H. Crop root 

behavior coordinates phosphorus status and neighbors: 

from field studies to three-dimensional in situ recons-

truction of root system architecture[J]. Plant physiology, 

2011, 155(3): 1 277–1 285 

[85] Fang S, Clark RT, Zheng Y, Iyer-Pascuzzia AS, Weitzf JS, 

Kochian LV, Edelsbrunnere H, Liao H, Benfey P. 



218 土      壤 第 47卷 

 

Genotypic recognition and spatial responses by rice 

roots[J]. Proceedings of the National Academy of Sciences 

of the United States of America, 110(7): 2670–2 675 

[86] Tian J, Wang X, Tong Y, Chen X, Liao H. Bioengineering 

and management for efficient phosphorus utilization in 

crops and pastures[J]. Current Opinion of Biotechnology, 

2012, 23(6): 866–871 

[87] Vanneste S, Friml J. Auxin: A trigger for change in plant 

development[J]. Cell, 2009, 136(6): 1 005–1 016 

[88] Durbak A, Yao H, McSteen P. Hormone signaling in plant 

development[J]. Current Opinion in Plant Biology, 2012, 

15(1): 92–96 

[89] Belimov AA, Dodd IC, Hontzeas N, Theobald JC, 

Safronova VI, Davies WJ. Rhizosphere bacteria containing 

1-aminocyclopropane-1-carboxylate deaminase increase 

yield of plants grown in drying soil via both local and 

systemic hormone signalling[J]. New Phytologist, 2009, 

181(2): 413–423 

[90] Mathesius U, Mulders S, Gao M, Teplitski M, Caetano- 

Anollés G, Rolfe BG, Bauer WD. Extensive and specific 

responses of a eukaryote to bacterial quorum sensing 

signals[J]. Proceedings of the National Academy of 

Sciences of the United States of America, 2003, 100(3):   

1 444–1 449 

[91] Faure D, Vereecke D, Leveau JHJ. Molecular commu-

nication in the rhizosphere[J]. Plant and Soil, 2009, 

321(1/2): 279–303 

[92] Gomez-Roldan V, Fermas S, Brewer PB, Puech-Pagès V, 

Dun EA, Pillot JP, Letisse F, Matusova R, Danoun S, 

Portais JC, Bouwmeester H, Bécard G, Beveridge CA, 

Rameau C, Rochange SF. Strigolactone inhibition of shoot 

branching[J]. Nature, 2008, 455(7210): 189–194 

[93] Desnos T. Root branching responses to phosphate and 

nitrate[J]. Current Opinion in Plant Biology, 2008, 11(1): 

82–87 

[94] Walch-Liu P, Ivanov II, Filleur S, Gan Y, Remans T, Forde 

BG. Nitrogen regulation of root branching[J]. Annals of 

Botany, 2006, 97(5): 875–881 

[95] Li B, Li G, Kronzucker HJ, Baluška F, Shi W. Ammonium 

stress in Arabidopsis: signaling, genetic loci, and physio-

logical targets[J]. Trends in Plant Science, 2014, 19(2): 

107–114 

[96] Zou N, Li B, Chen H, Su Y, Kronzucker HJ, Xiong L, 

Baluška F, Shi W. GSA-1/ARG1 protects root gravitropism 

in Arabidopsis under ammonium stress. New Phytologist, 

2013, 200(1): 97–111 

[97] Araya T, Miyamoto M, Wibowo J, Suzuki A, Kojima S, 

Tsuchiya YN, Sawa S, Fukuda H, von Wirén N, Takahashi 

H. CLE-CLAVATA1 peptide-receptor signaling module 

regulates the expansion of plant root systems in a nitrogen- 

dependent manner[J]. Proceedings of the National 

Academy of Sciences of the United States of America, 

2014, 111(5): 2 029–2 034 

[98] Shi WM, Xu WF, Li SM, Zhao XQ, Dong GQ. Response of 

two rice cultivars differing in seeding-stage nitrogen use 

efficiency to growth under low-nitrogen conditions[J]. 

Plant and Soil, 2010, 326(1): 291–302 

[99] Kojima S, Bohner A, von Wiren N. Molecular Mechanisms 

of Urea Transport in Plants[J]. The Journal of Membrane 

Biology, 2006, 212(2): 83–91 

[100] Gu R, Duan F, An X, Zhang F, von Wirén N, Yuan L. 

Characterization of AMT-Mediated High-Affinity Ammonium 

Uptake in Roots of Maize (Zea mays L.) [J]. Plant and Cell 

Physiology, 2013, 54(9): 1 515–1 524 

[101] Yuan L, Loqué D, Kojima S, Rauch S, Ishiyama K, Inoue E, 

Takahashi H, von Wirén N. The organization of high- affinity 

ammonium uptake in Arabidopsis roots depends on the spatial 

arrangement and biochemical properties of AMT1-type 

transporters[J]. Plant Cell, 2007, 19(8): 2636–2652 

[102] Xu G, Fan X, Miller AJ. Plant nitrogen assimilation and use 

efficiency[J]. Annual Review of Plant Biology, 2012, 63: 

153–182 

[103] Li SM, Li BZ, Shi WM. Expression patterns of nine 

ammonium transporters in rice in response to N status[J]. 

Pedosphere, 2012, 22(6): 860–869 

[104] Ranathunge K, El-Kereamy A, Gidda S, Bi YM, Rothstein 

SJ. AMT1;1 transgenic rice plants with enhanced NH4
+ 

permeability show superior growth and higher yield under 

optimal and suboptimal NH4
+ conditions[J]. Journal of 

Experimental Botany, 2014, 65(4): 965–979 

[105] Liu TY, Chang CY, Chiou TJ. The long-distance signaling 

of mineral macronutrients[J]. Current Opinion in Plant 

Biology, 2009, 12(3): 312–319 

[106] Krouk G, Crawford NM, Coruzzi GM, Tsay YF. Nitrate 

signaling: adaptation to fluctuating environments[J]. 

Current Opinion in Plant Biology, 2010, 13(3): 1–8 

[107] Gutiérrez RA. Systems biology for enhanced plant nitrogen 

nutrition[J]. Science, 2012, 336(6089): 1673–1675. 

[108] Brewera PB, Koltai H, Beveridge CA. Diverse roles of 

strigolactones in plant development[J]. Molecular Plant, 

2013, 6(1): 18–28 

[109] Kretzschmar T, Kohlen W, Sasse J, Borghi L, Schlegel M, 

Bachelier JB, Reinhardt D, Bours R, Bouwmeester HJ, 

Martinoia E. A petunia ABC protein controls strigolactone- 

dependent symbiotic signalling and branching[J]. Nature, 

2012, 483(7389): 341–344 
 



第 2期 孙  波等：土壤–根系–微生物系统中影响氮磷利用的一些关键协同机制的研究进展 219 

 

 

 

Advances in Key Coordinative Mechanisms in Soil–Root–Microbe 
Systems to Affect Nitrogen and Phosphorus Utilization 

SUN Bo1, LIAO Hong2, SU Yan-hua1, XU Wei-feng1, JIANG Yu-ji1 
(1 State Key Laboratory of Soil and Sustainable Agriculture (Institute of Soil Science, Chinese Academy of Sciences), Nanjing  
210008, China; 2 College of Natural Resource and Environment, South China Agricultural University, Guangzhou  510642, 

China) 

 

Abstract: Rhizosphere is not only the gateway for soil nutrients entering plants, but also the microzone for the interaction 

among plant, soil and microorganisms. Rhizosphere determines the supply strength and effectiveness of nitrogen and phosphorus, 

which in turn affects the nutrient use efficiency and crop productivity. The recent progress of research on the synergy 

transformation and transportation of nutrients in soil-root-microbe systems was reviewed. The factors driving the change of 

microbial community composition relative to the turnover of nitrogen and phosphorus were investigated at different 

spatial-temporal scales. The signal network regulating the formation of arbuscular mycorrhizal systems and the genetic control 

mechanisms to affect the translocation of nitrogen and phosphorus were studied. The ecophysiological response mechanisms of 

the roots adapting soil nutrient conditions were revealed by signal networks, root exudates regulating root growth, and the 

relationship between crop root architecture and nitrogen and phosphorus use efficiency. In the future, we need to deepen our 

knowledge of soil-root-microbial synergy mechanisms at the differently interfaces by studying: 1) the distribution pattern and 

succession law for microbial food web and its key function groups in rhizospheres and soil aggregates; 2) the impacts of root 

architecture on the functions of root-microbe coordination system, and the regulatory mechanisms for root proton secretion and 

nutrient transport proteins on root growth and nutrient uptake under the nutrient deficient conditions; and 3) the signaling 

networks and their impacts on nutrient use for known signals (such as strigalactone and N-acyl-homoserine lactones (AHLs) and 

new signal substances (such as microRNA). Finally, the biological regulatory pathways and countermeasures should be proposed 

to increase the utilization efficiency of nitrogen and phosphorus under different climate, soil and crop regimes.  

Key words: Soil-root-microbe system; Synergy mechanism; Nitrogen and phosphorus; Metabolism and translocation; 

Signal network 

 

 


