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农药对根际微生物群落的影响及潜在风险
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摘   要：农药残留是全球面临的重大环境问题。残留于土壤中的农药不仅直接影响植物生长，

也会扰乱植物根际微生物群落，除草剂、杀虫剂和杀菌剂等农药均能影响根际微生物群落的结

构和功能。本文综述了农药对根际微生物的影响，揭示了农药可通过改变根际微生物间接影响

植物生长的风险：农药能改变与碳、氮、硫、磷循环相关根际微生物的丰度，影响植物的营养

摄取；也可能抑制部分根际生防菌的生长，改变相关致病菌的丰度并影响植物的免疫功能。研

究农药对根际微生物的影响及潜在风险，将有助于更全面评估农药的生态安全，为农药安全创

制和使用提供理论依据。
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Effects of pesticides on the rhizosphere microbial
community and potential risks
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Abstract: Pesticide residue is a major environmental problem worldwide. Pesticide residue in soil not
only directly affects plant growth, but also disturbs plant rhizosphere microbial community. Pesticides,
including herbicides, insecticides and fungicides, can affect the structure and function of rhizosphere
microbial community. In this review, the effects of various pesticides on the rhizosphere microbial
community and the risks of indirect effects of pesticides on plant growth by changing rhizosphere
microorganisms were summerized. Pesticides can change the abundance of rhizosphere
microorganisms, which are related to the soil circulation of carbon, nitrogen, sulfur and phosphorus, and
affect the nutrient intake of plants. Pesticides may also inhibit the growth of rhizosphere biocontrol
bacteria, which with results in the changes of the abundance of related pathogens and the plant
immunity. Studies on the effects of pesticides on rhizosphere microorganisms and their potential risks
will help us to assess the ecological risk of pesticides more comprehensively provide theoretical basis
for the discovery and safely use of pesticides.
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农药是农产品产量和质量的保证。中国作为

农药生产和使用大国，每公顷农田中农药的平均

使用量为世界平均水平的 1.5~4 倍[1]。农药在使用

过程中通过吸附、沉降等方式残留于土壤中，对

作物生长产生不利影响，已成为中国及其他地区

面临的重大环境问题。土壤微生物是土壤生物肥

力的核心、是土壤生命的调控者[2]。根际是指植物

根部周围，受根部影响的一块狭小区域，寄居于

植物根际周围的根际微生物，由细菌、真菌、古

生菌和病毒等组成，是地球上最复杂的生态系统

之一[3]，被誉为植物第二套基因组，对植物生长、

免疫举足轻重[4]。农药的使用和残留同时也严重扰

乱根际微生物，进一步影响作物生长。

在过去的研究中，农药毒理和生态风险评价

常以植物个体或土壤 (非根际) 微生物为对象，较

少涉及对植物微生物组的研究，特别是农药通过

根际微生物对植物的间接影响。研究农药对根际

微生物的影响，有助于更全面地对农药的生态风

险进行评估。本文拟就近年来农药 (包括除草剂、

杀虫剂、杀菌剂等) 影响根际微生物群落结构和功

能的主要研究进展进行总结与分析，以期为农药

生态风险评估体系的拓展提供参考。

1    根际微生物对植物的重要作用

根际微生物的生命活动可增加土壤中氮、磷、

钾等营养元素的流动性，帮助植物顺利吸收营

养，协同植物生长[5-7]；根际微生物又是植物的重

要防线，助其抵御来自土壤病原体的攻击[8]，帮助

植物“解毒”和“保健”，提高作物品质，适应环境变

化[9-10]。大部分根际微生物能在植物初级感染前和

感染早期对抗土壤病原体：微生物通过分泌抗生

素[11]、与病原菌竞争微量元素和养分[12]、诱导植

物产生系统性等手段[13]，保护植物免受病原菌感

染。近年来，多项研究解析了根际微生物群通过

诱导植物免疫系统以抑制疾病，抵抗胁迫等的分

子机制[6, 14]。2018 年 11 月，德国马普植物育种研

究所 Stephane Hacquard 和 Paul Schulze-Lefert 团队

报道了拟南芥根系微生物间的互作有利于植株生

存[15]；同年 12 月，笔者证实，植物根际微生物通

过改变氮循环和植物激素 (如吲哚乙酸等) 调控植

物开花[7]；2019 年 5 月，中国科学院遗传研究所

白洋团队揭示了拟南芥通过三萜化合物合成的基

因网络，富集拟南芥特异性的根际微生物组的新

机制[16]。这些研究都证实根际微生物与植物之间

存在复杂的互作关系：植物作为土壤微生物群落

的重要营养来源，影响群落的组装过程；而根际

微生物作为植物的共生体 (holobiont) 存在，在植

物生长和抗病中具有重要作用[17]。因此，农药对

根际微生物群落功能的改变，必然会间接影响植

物的生长发育，这一现象在传统风险评估中往往

被忽视。

2    农药影响根际微生物的途径

2.1    农药对根际微生物的直接影响

农药在施用过程中，一部分被植物叶片或根

系吸收，另一部分残留于土壤中，这两种途径均

可对植物根际微生物产生影响。农药可以直接影

响土壤微生物的群落结构与功能[18-21]，因此土壤中

残留的农药会直接影响根际微生物。一些农药 (如
草甘膦) 经喷洒施药后，会被叶片吸收进入植物组

织内部，并在生长过程中通过根系持续释放至根

际土壤中[22-23]，说明农药经叶片喷施也可通过多种

途径影响根际微生物群落。

2.2    农药通过改变根系分泌物实现对根际微生物

的间接影响

由于农药对植物的生理生化过程具有较大影

响，可以通过改变植物的根系分泌物间接影响根

际微生物的群落[24-27]。根系分泌的各类化合物及小

分子物质可调节土壤营养、pH 值等，影响微生物

间的竞争，改变根系微生物种群结构，是诱导特

有根际核心微生物区系的关键。Chen 等[24] 发现，

水稻经除草剂禾草灵 (diclofop-methyl, DM) 处理

后，28 种根分泌物的浓度发生了显著变化，包括

7 种氨基酸、5 种脂肪酸、7 种糖或糖醇，其中

6 种氨基酸的浓度增加 (4.7~13.8 倍)，1 种氨基酸

的浓度减少 (99% 以上)，赤藓糖增加了 12.7 倍。

氨基酸和糖类不仅是根际微生物的营养来源，也

可以作为细菌的信号分子并介导趋化性，极大影

响根际微生物的群落结构。Qian 等 [25] 通过 16S
rRNA 基因测序技术，发现经 DM 处理的水稻其

根际微生物群落多样性和组成发生了较大变化，

其中 Massilia和 Anderseniella 细菌丰度上升显著，
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说明根际微生物向一些优势菌群聚集，但菌群的

多样性下降，OTUs 数量和 Shannon 多样性指数下

降；此外，低浓度 DM 对非根际土壤微生物群落

结构的影响相对较小。以上研究结果表明，除草

剂类农药主要通过改变植物根系分泌物实现对根

际微生物群落结构的间接影响。

3    农药改变根际微生物群落并反馈调控

植物生长

3.1    农药影响根际微生物种类和多样性

在植物生长过程中，根际微生物群落的物种

组成和比例处于动态平衡，而农药的施用会改变

这一平衡，造成根际微生物种类和多样性的改

变。传统除草剂[25-27]、杀菌剂[28-29]、杀虫剂[30-31] 或

新型微生物农药[32-33] 均会影响根际微生物群落的

稳定性。例如，除草剂草甘膦的靶标酶是 5-烯醇

丙酮酰莽草酸-3-磷酸合成酶，该酶在植物和微生

物中都有存在，Arango 等[23] 发现，施用草甘膦可

造成大豆根际 Burkholderia sp. 的丰度显著提升，

但同时显著降低 Gemmatimonadetes 的丰度；Lupwayi
等[28] 研究发现，经油菜叶面单施或混施杀虫剂三

氟氯氰菊酯和杀菌剂乙烯菌核利，均能造成其根

际微生物群落结构的改变，但对群落的多样性没

有明显影响；用农药处理种子也能改变其发芽后

根际微生物群落组成，如杀虫剂噻虫嗪和杀菌剂

咯菌腈对大豆和玉米种子的预处理会显著改变其

根际真菌、细菌的组成，对叶际内生真菌的群落

结构也有较大影响[31]。以上研究说明，农药对根

际微生物有显而易见的影响，这可能会改变根际

微生物对植物的营养供给、免疫防护等功能，给

植物生长带来不利影响。

当然，并不是所有研究都表明农药会对根际

微生物的功能造成负面影响，Li 等[34] 研究发现，

用新烟碱类杀虫剂吡虫啉和噻虫胺处理小麦种子

后，表征小麦根际微生物丰度和多样性的 Chao1、
ACE、Shannon 等指数均未发生显著变化，表明吡

虫啉和噻虫胺处理小麦种子对其根际微生物影响

有限。这与农药的使用方式、残留量及其在环境

中半衰期等存在较大的关系。

3.2    农药通过根际微生物影响植物的营养供给

协助植物吸收营养是根际微生物的主要作用

之一[3, 35]。农药的使用可改变根际部分功能细菌的

种类、丰度和活性，从而影响根际微生物群落的

磷酸盐增溶[36-38]、氮素矿化[37]、固氮作用[36]、硝化

作用[39-40]、铁元素调控[30]、硫代硫酸盐氧化[37] 等功

能，进而间接影响植物生长。以杀虫剂为例，程

娟[30] 发现，在棉田每千克土壤中施用 15 mg 的毒

死蜱 30 d 后，其根际土壤微生物菌群多样性显著

降低，细菌和真菌的种类与对照组相比也存在显

著差异，严重影响了根际微生态平衡；进一步分

析根际微生物功能基因的丰度后发现，毒死蜱通

过调控参与编码链霉素合成和编码亚硝酸还原

酶、氧化亚氮还原酶、铁氧还蛋白硝酸还原酶等

氮循环，以及参与抗生素合成和铁元素调控的重

要基因，对根际微生物相关功能造成较大影响，

对棉花的生长产生间接的抑制作用。土壤中残留

的禾草灵会改变水稻根际微生物的丰度和多样

性，并增加其中反硝化基因的丰度，增加土壤中

的氮含量，促进土壤的脱氮作用[25]。

3.3    农药通过根际微生物影响植物抗病能力

生物互作是植物微生物组 (包括根际微生物、

叶际微生物等) 内部生态关系的重要表现形式之

一，植物病原菌与其他生物产生互作的主要场所

在植物的根际，因此维护微生物间的平衡对增强

植物抗病能力至关重要[3]。由于病原菌和具有近似

生态位的生防菌均以根系分泌物为主要碳源，各

种微生物在根际定殖过程中为获取有限的营养资

源存在着十分激烈的生存竞争[41]。例如，在水稻

根际，绿粘帚霉 Trichoderma virens 在生长过程中

会分泌倍半萜二烯醇[42] 以提高其生存竞争力，而

这一化合物可抑制水稻秧苗细菌性立枯病病原菌

Burkholderia plantarii 的生物膜形成及其产毒素能

力[43-44]，减少对水稻的危害，因此 T. virens 可以看

作是一种植物生防菌。

农药会打破根际微生物间的平衡，部分农药

对生防菌会产生抑制效果。Heydari 等[45] 从棉花根

际分离出 5 种具有抗病作用的菌株 (2 种 Burkholderia
cepacia 和 3 种 Pseudomonas fluorescens)，并将这

些菌种添加至棉花幼苗的根际土壤中，进行人工

微宇宙试验，发现二甲戊乐灵、扑草净、氟乐灵

等除草剂在土壤中的残留 (1 ~ 4 mg/kg dry soil) 可
显著抑制这些细菌的生长，说明除草剂残留除了

直接影响植物生理功能外，还可以通过改变根际

微生物中与植物抗病相关的细菌影响植物免疫，

最终对植物生长产生多重危害。在栽培抗草甘膦

的转基因作物 (主要是玉米和大豆) 时，草甘膦的

使用量往往较大 [ 2 3 ]，这会促进植物致病真菌

Fusarium 的生长并对作物造成病害[20]；同时，草
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甘膦的过量使用会造成生防菌 Pseudomonas
fluorescens 在根际中丰度的下降， 而该菌对 Fusarium
有抑制作用[46]，因此会进一步提升 Fusarium 的生

长优势，造成微生态的失衡并威胁植物健康。

4    根际微生物影响植物对农药的降解效应

农药会对植物根际微生物群落的结构和功能

产生影响，反过来根际微生物也会影响植物对农

药的降解。植物在受污染的土壤中可以联合根际

微生物，加速对农药的降解 [47-48]。Kidd 等 [49] 发

现，根际微生物的存在可以增强金雀花 Cytisus striatus
根际土壤中六六六 (hexachlorocyclohexane，HCH)
的降解，其中对 α-HCH 的降解效果尤为明显。

Ahmad 等[50] 发现，在双草醚污染的土壤 (5 mg/kg
dry soil) 中种植小麦和接种微生物可分别降解

90% 和 84% 的双草醚 (45d)，而在小麦根际加入

微生物，其联合降解效率能接近 100%，这说明根

际微生物与植物的联合作用对增加农药的降解速

率有显著提升效应。然而，现有研究主要集中在

对植物联合根际微生物降解农药现象的描述方

面，对其作用机制尚不明确。因此，加强对“植物-
根际微生物互相作用”的基础研究，将有利于其在

联合降解农药方面的实际应用[51]。

综上所述，农药可以直接影响根际微生物，

也可通过改变植物根际分泌物组分，间接影响根

际微生物的群落与结构，其示意图见图 1。

5    总结与展望

农药通过根际微生物对植物造成的安全风险

主要有：1) 与碳、氮、硫、磷循环相关根际微生物

的丰度易被农药改变，相关的基因丰度和酶的活

力也受到影响，间接影响了植物的营养摄取，减

少农产品的产量；2) 农药对根际微生物的影响也

会改变相关致病菌的丰度，影响植物的免疫功能。

现有的农药安全评估体系主要以农药对动、

植物个体和群落的毒理研究为主。由于根际微生

物群落主宰着植物根际的碳、氮、硫和磷循环，

分泌各种维生素、植物激素，还能影响植物的免
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Fig. 1    Complex interactions among pesticide, rhizosphere microorganisms and plant growth
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疫功能，注定了它们的变化会引起植物-微生物这

一微生态体系的平衡遭到破坏，继而影响植物的

生长，甚至改变整个土壤生态系统的稳态。因

此，在研发和推广使用农药的过程中，有必要针

对根际微生物建立农药风险评价体系，以便预

测、评估该农药广泛使用对生态环境可能产生的

不利影响及风险程度，为制定农药生态质量基

准、污染物环境控制标准提供基础依据，这是对

现有农药安全评价体系的一个重要补充。

组学技术的诞生使农药安全评估的研究进入

新的时期，然而这些技术主要应用于高等植物和

动物的研究中，现有关于农药影响根际微生物的

研究主要以群落结构的变化 (通过 16S rRNA 基因

测序) 为主，对农药影响根际微生物功能的研究仍

显不足。因此，农药对根际微生物的生态安全评

估体系仍需进一步完善，同时借助于代谢组学、

宏基因组学、宏转录组学等研究微生物群体功能

的组学技术，可为揭示农药影响根际微生物功能

及其背后的机制提供重要信息，有效预估根际微

生物功能的变化对植物生长和农业产量带来的潜

在风险。
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