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摘要: 世界上超过 40%的耕作土壤为酸性，养分效率低是酸性土壤限制作物产量的主要因素。根系是植物吸收养分和水分

的主要器官，也是植物与土壤微生物互作的主要界面。挖掘根系对土壤养分吸收和利用的遗传潜力、改善根际土壤微生物

组成及活性是提高作物产量、减少环境污染和提升土壤健康的重要策略。此外，豆科作物与根瘤菌共生所固定的氮素是农

业生态系统中不可替代的清洁氮源，也是影响根际土壤微生物组的重要因素。本文以大豆为代表，系统总结了酸性土壤中，

豆科作物养分高效根系遗传改良、根系与根际微生物互作提高养分效率和土壤健康的研究进展。此外，本文还概述了应用

养分高效大豆品种，通过接种高效根瘤菌剂并与玉米、茶树间套作的生态效益，为豆科作物养分高效遗传改良及推动其在

可持续农业中的应用提供理论依据和应用案例。
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Genetic improvement for nutrient efficient roots of leguminous
crops adapted to acidic soils

LI Xinxin, YANG Yongqing, ZHONG Yongjia, LIAO Hong
(Root Biology Center/College of Resources and Environment, Fujian Agriculture and

Forestry University, Fuzhou 350002, China)

Abstract: Over 40% of the arable lands in the world are acidic soils, where low nutrient availability is the major
limiting factor for crop production. Root is not only the main organ for nutrient and water acquisition but also the
primary interface  for  communication interactions  between plants  and soil  microorganisms.  Exploring the  genetic
potentials  in  roots  for  nutrient  acquisition  and  utilization,  as  well  as  improving  the  composition  and  activity  of
microbes  in  the  rhizosphere,  have  become  the  important  strategies  for  increasing  crop  yield  while  reducing
environmental  pollution  and  promoting  soil  health.  Moreover,  nitrogen  (N)  fixed  by  legumes  in  symbiosis  with
rhizobia provides an irreplaceable clean N source in agro-ecosystems, and the symbiosis is also an important factor
influencing  rhizo-microbiome.  Here,  we  took  soybean  as  an  example  to  summarize  the  progress  of  genetic
improvement  for  nutrient  efficiency  in  the  roots  of  leguminous  crops  in  adaptation  to  acidic  soils,  and  the
interactions  between  roots  and  rhizo-microorganisms  to  improve  crop  nutrient  efficiency  and  soil  health.
Furthermore, we overviewed the ecological benefits through intercropping nutrient-efficient soybean varieties with
maize and tea plants, and thereby provided the theoretical basis and successful examples for genetic improvement
of nutrient efficiency in legumes, and its application in sustainable agriculture systems.
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在全球范围内，酸性土壤 (pH<5.5)约占陆地总

面积的 30%。据估计，中国超过 40%的耕地和潜在

可耕土地属于酸性土壤，并且酸性土壤以占全国

27% 的耕地养活了全国 43% 的人口[1]。近年来，随

着人口的不断增长，以及由于盲目和过量施肥等不

合理的农业措施所引起的土壤酸化问题，我国现代

农业面临巨大挑战。因此，提高酸性土壤上作物的

生产潜力，对保障粮食安全具有重要意义。然而，酸

性土壤 pH 低、黏重贫瘠、土壤理化性质差、养分有

效性低，以及土壤酸化对微生物多样性和群落结构

的改变，严重限制了作物的生长和产量[2]。根系是

植物吸收土壤养分以及与微生物互作的主要器官，

挖掘和利用作物根系养分高效特性及对酸性土壤

的不同适应机制，是提高酸性土壤中作物生产力的

重要策略。

豆科植物能够与根瘤菌共生，形成特化器

官——根瘤而进行生物固氮反应 (Biological nitrogen
fixation，BNF)，为农业生态系统提供了不可替代的

清洁氮源[3-4]。在农业生产中，豆科作物具有减肥增

产、培肥土壤、提高 pH、改良酸性土壤结构、改变根

际微生物组及增加复种指数等效益，是一种优良的

轮作换茬和间套作作物[5]。因此，充分发挥豆科作

物的生物固氮作用，对农业减肥增效和保护生态环

境均具有重要的现实意义。本文以大豆为代表，对

豆科作物适应酸性土壤的根系养分高效遗传改良

机制，包括根构型、根系分泌物和根际微生物等提

高养分效率的生理与遗传机制，根际微生物组与土

壤健康，豆科作物在农业生产中的生态效益等方面

进行了归纳与总结，以期为豆科作物养分高效的遗

传改良和应用提供理论依据和应用案例。

1   豆科作物适应酸性土壤提高养分效

率的生理机制

酸性土壤地区一般高温多雨，其良好的光热资

源有利于植物快速生长。在全球范围内，虽然酸性

土壤占总耕地和潜在可耕地面积的 50%以上，但种

植农作物的酸性土壤仅占世界农作物总面积的

12%，蕴藏着巨大的农业发展潜力[6]。然而，酸性土

壤中养分有效性低，尤其是缺磷 (P)，及铝 (Al)、锰
(Mn) 等离子毒害，严重抑制了作物的生长和产量。

在长期进化过程中，豆科植物形成了一系列适应酸

性土壤的生理机制，如图 1所示：
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豆科作物提高养分效率的生理机制主要包括：①豆科作物通过调控根构型提高对土壤养分的吸收；②通过根系分泌物活化土壤难溶态磷；③通过磷−

铝 (P-Al)交互，提高对酸性土壤的适应性；④和⑤通过与丛枝菌根真菌 (AMF)及根瘤菌生物固氮 (BNF)的共生互作提高养分利用效率；APase：酸性

磷酸酶；R-COO−：有机酸

The physiological mechanisms of improving nutrient efficiency in legumes mainly include: ①Improving the absorption of soil nutrients forleguminous crops
through regulating the root architecture modifications; ②Activating the insoluble complexes of phosphate (Pi) in soils through increasing the root
exudation;③Improving the adaptation of legumes to acidic soils through phosphorus (P)-aluminum (Al) interactions; ④ and ⑤ Improving nutrient efficiency
via arbuscular mycorrhizal fungi (AMF) and rhizobium biological nitrogen fixation(BNF). APase: acid phosphatase; R-COO−: organic acid

图 1    豆科作物提高养分效率的生理机制及根际微生物菌群的调控

Fig. 1    Physiological mechanism of improving nutrient efficiency, and regulation of rhizobacterial community in leguminous crops
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①通过调控根构型提高对土壤养分的吸收和

利用。根系是吸收土壤养分的主要器官。由于养分

(如：磷)在酸性土壤中的分布极不均匀，植物对土壤

养分的吸收很大程度上取决于根系在土层中的

空间造型和分布，即根构型 [ 7 - 8 ]。研究发现，菜豆

Phaseolus vulgaris 在缺磷条件下，通过调节根系向

地性，改变根构型来提高其对酸性低磷土壤的适应

性。Zhao等[9] 利用大豆 Glycine max 磷效率“应用核

心种质”，发现大豆根构型与磷效率密切相关。浅根

型大豆具有合理的三维空间分布，利于对耕层土壤

磷的吸收，进而提高磷效率和产量。

②利用根系分泌物活化土壤难溶性养分。合理

根构型的建立为植物对土壤养分，尤其是土壤磷的

高效吸收奠定了基础。然而，磷在土壤中主要以难

溶态的形式存在。酸性土壤中 60%~80% 的磷为难

溶性无机磷，主要由土壤黏粒和阳离子 (如 Fe3+、
Ca2+和 Al3+等) 吸附、固定，沉淀形成 Fe-P、Al-P 和

Ca-P 等难溶态化合物；其余为难溶性有机磷，包括

植酸磷、磷脂和核酸磷等[10-11]。由于植物无法直接

吸收这部分磷源，养分效率的提高需要合理根构型

结合根系或根际微生物直接/间接的活化养分的作

用，而植物根系促进质子、有机酸和酸性磷酸酶的

分泌是其活化利用土壤难溶磷的重要途径。一般而

言，植物通过根系分泌有机酸活化土壤难溶性无机

磷[12]；分泌酸性磷酸酶 (Acid phosphatase，APase)活
化有机磷源，从而提高养分效率[13]。

③协同磷−铝交互作用，提高对酸性土壤的综

合适应性。磷、铝元素之间存在显著的互作关系[14]。

首先，磷与铝结合形成难溶性磷酸铝络合物，使根

际或植物体内的铝活性下降，进而减轻铝毒危害；

其次，有机酸与磷酸根竞争吸附金属阳离子，络合

土壤或生长介质中的铝生成沉淀并促进磷的释放；

此外，磷、铝交互调控植物有机酸的分泌，同时达到

降低铝毒和增强磷效率的作用[15]。从大豆磷高效基

因型 HN89 中克隆的苹果酸转运子 GmALMT1 受

pH、铝和磷三者协同调控。在拟南芥 Arabidopsis
thaliana 及大豆离体毛根中过表达该基因，均能增

加根系苹果酸的分泌，进而增强转基因材料对低

pH和铝毒的耐性[14]，暗示 GmALMT1 参与的苹果酸

分泌是大豆养分高效且适应酸性土壤的重要机制。

④与菌根真菌 (Arbuscular mycorrhiza fungi，
AMF) 共生，提高对土壤氮、磷养分的获取。AMF
形成大量的根外菌丝，不仅扩大了养分吸收面积，

还具有较强吸收和运转养分的能力。利用同位素标

记法发现，外生菌丝可延伸至距离根系 8~27 cm
根围处吸收土壤氮、磷等养分[16-18]；同时根外菌丝能

够进入根毛无法触及的土壤间隙，提高了土壤养分

的空间利用率。AMF 还能通过促进共生植物根系

分泌有机酸和磷酸酶，提高共生体对土壤难溶性磷

的活化能力[19]。研究表明，AMF的侵染显著增加了

玉米 Zea mays 根际磷酸酶活性，促进了蚕豆 Vicia
faba 根系柠檬酸、苹果酸和酸性磷酸酶的分泌，进

而促进了植物对土壤有机磷的活化和利用，提高了

植物磷效率和生物量[20-21]。此外，AMF 能够促进根

系生长发育，增加侧根数目和长度，进一步提高植

物本身对土壤养分的吸收利用能力[22]。

⑤与根瘤菌共生形成根瘤，进行生物固氮，达

到减肥增效的作用。对于酸性土壤，由于环境高温

多雨，土著根瘤菌较少，接种根瘤菌等农业措施对

豆科作物的生长尤为重要。然而，筛选获得适应酸

性土壤且具有较强竞争结瘤能力和高效固氮能力

的根瘤菌株系，是实现酸性土壤中豆科作物高产的

基础[23]。在巴西，大豆增产主要依赖根瘤菌接种措

施[24]。本实验室 (福建农林大学根系生物学研究中

心) 在研究前期，从酸性土壤上分离获得了高效固

氮且具有广适性的根瘤菌株系。田间试验发现，在

中、低氮水平下，大豆接种高效根瘤菌菌剂比常规

施肥增产 90% 以上[25]。生物固氮作用不仅显著增

加大豆氮含量，而且还能显著提高植株磷含量。说

明大豆接种高效根瘤菌具有同时提高植株氮效率

和磷效率的潜力。生物固氮显著提高磷效率的机制

主要包括：首先，根瘤菌具有活化难溶态磷和有机

磷的能力。根瘤菌能活化 Ca-P，在以 Ca3(PO4)2 为
磷源的培养基上生长，会形成明显的溶磷圈[26]；当根

瘤菌在难溶态磷或有机磷为磷源的液体培养基中

生长时，pH 显著降低而培养液中磷的有效性明显

增加[27]。其次，根瘤菌本身能分泌生长素 IAA和胞

外多糖等物质[26, 28-31]，暗示了根瘤菌对宿主根系生

长及根际微生物环境具有一定的调控作用。再次，

大量田间试验发现，接种根瘤菌显著刺激了大豆根

系生长，根构型明显变浅，促进了宿主植物本身对

土壤磷的吸收[32]。最后，接种根瘤菌能促使大豆根

际及根瘤际释放大量质子和有机酸，进一步促进宿

主对难溶态磷的活化和利用[26]。同时，由于大豆生

物固氮作用，使其具有更强招募有益土壤微生物的

能力，进而增强对酸性土壤的适应性[33]。

2   豆科作物根系养分高效的遗传分子

机制

根构型的改变与结瘤固氮是豆科作物适应酸

性土壤和提高氮、磷养分效率的重要生理机制。然

而，根构型对低磷胁迫的适应性反应与磷效率的关

系以及结瘤固氮均是由多基因控制的数量性状，表

现为数量性状的遗传特点。同时，数量性状座位

(Quantitative trait loci，QTL)的定位分析为氮、磷效
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率的数量性状遗传学研究和养分高效品种的选育

提供了有效的手段和途径。

研究表明[34]，在大豆中，利用根构型存在显著

差异的亲本构建 106 个 F9 群体，发现 31 个根系性

状与磷效率相关的 QTLs 位点，分布在 5 个连锁群

上，可解释的变异率为 9.1%~31.1%。其中，位于

B1 连锁群的 Satt519 和 Satt519-Sat-128 位置，以及

D2连锁群的 Satt458位置，分布多个根系性状与磷

效率相关的 QTLs。根系是豆科作物共生根瘤形成

和发挥固氮功能的主要部位。研究发现，接种高效

根瘤菌，改变了大豆根构型，使其明显变浅，而浅根

型大豆具有更强的磷效率和结瘤能力[32]，说明根构

型−磷效率−生物固氮之间存在必然的遗传调控关

系。利用根构型与结瘤固氮具有明显差异的大豆亲

本 JD12 与 NF58 构建 175 个 F9:11 重组自交系，通

过分析根构型、结瘤固氮和生物量等 21 个相关指

标，一共定位到 70 个 QTLs 位点。其中，qBNFRA-
C2，qBNF-RA-O 和 qBNF-RA-B1 是大豆中新发现的

控制生物固氮和根构型的位点[32]。这些研究结果为

根构型与生物固氮调控的机理研究以及为培育氮、

磷高效的大豆新材料提供了遗传基础。

进一步利用 SoyBase(https://soybase.org/)数据

库结合最近的研究结果，发现根构型、磷效率和生

物固氮等相关性状的 QTLs存在共定位现象 (图 2)。
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根构型相关 QTLs，如控制根表面积 (RSA)、根干质量 (RDW)、根长 (RL)和根宽 (RE)的 QTLs与磷效率相关 QTLs，如控制植株磷含量 (PPC)、地上

部磷含量 (SPC)和根系磷含量 (RPC)的 QTLs，以及与生物固氮 (BNF)相关 QTLs，如控制根瘤数目 (NN)和根瘤大小 (NS)等性状的 QTLs在 11号染

色体 (B1)共定位

Root architecture related QTLs, such as QTLs for root surface area (RSA), root dry weight (RDW), root length (RL) and root extent (RE) and phosphorus
efficiency related QTLs, such as QTLs for plant P content (PPC), shoot P content (SPC) and root P content (RPC) as well as biological nitrogen fixation (BNF)
related QTLs, such as QTLs for nodule number (NN) and nodule size (NS) were co-localized on chromosome 11 (B1)

图 2    大豆根构型、磷效率和生物固氮等性状的 QTLs 克隆及相关重要基因的定位

Fig. 2    Cloning of QTLs for root architecture, P efficiency and BNF traits and localization of some related genes in soybean
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GmINS1 是控制大豆生物固氮相关 QTL，即 qBNF-
11 的主要候选基因，GmINS1 也位于共定位区间。

Li 等[35] 通过对该候选基因的克隆及功能解析，发

现 GmINS1 通过转录调控，促进了根瘤膨大发育而

提高了大豆的生物固氮能力，为豆科作物氮效率的

遗传改良提供候选基因或遗传材料。此外，在大豆

10 号染色体上，发现多个控制根构型、磷效率和生

物固氮相关的调控基因。例如，控制根构型的 β−扩
张蛋白基因 GmEXPB2 位于 10号染色体，过表达该

基因能显著促进根系伸长、增加根尖分生区和伸长

区细胞数目及长度，进而显著提高大豆磷效率。同

时，GmEXPB2 的表达，一方面通过松弛细胞壁直接

调控根瘤菌侵染线形成数量、加快根瘤原基和根瘤

早期维管束的发育，提高生物固氮效率；另一方面，

通过调控根构型、增加根毛区长度及根毛密度扩大

根瘤菌与大豆根系的接触面积，进一步促进大豆结

瘤，最终显著提高大豆氮、磷利用效率[36-37]。此外，

介导根瘤获取磷的关键转运子 GmPT5 和 GmPT7
也位于 10 号染色体。其中，GmPT5 能促进根瘤在

磷缺乏条件下从宿主根系抢夺磷，增强生物固氮能

力 [ 2 5 ]，是“以磷增氮”的关键分子调控机制；

GmPT7 介导根瘤对外界磷的吸收及磷向根瘤类菌

体中的运转[38]。由此可见，挖掘控制根构型−磷效率−
生物固氮相关性状的主效基因及其功能解析，对遗

传分子机理的研究，对大豆根系遗传改良及氮、磷

效率的提高等均具有重要意义。

3   豆科作物根际微生物组调控养分效

率的机制

根际受植物根系活动影响，不同于土体的部分

微域环境，是植株物质交换、信号转导、养分吸收的

重要场所，同时也是植物与微生物互作的重要界

面[39-40]。土壤微生物数量庞大，在生态系统中功能

活跃，是最丰富的生物资源库[41]。微生物的种类和

数量取决于植物根系活动、根系分泌物组成和土层

深度等，是一个动态且有生命的自然体。据估计，植

物 20%~50% 的光合产物被运送到根部，其中

17%左右的碳以根际沉积的形式，分泌到根际作为

微生物活动的碳源，导致土壤微生物在根际富集，

进行固氮、氧化、硝化、氨化和硫化等，在提高土壤

养分有效性、促生、抑制病原微生物活性和维持宿

主植物健康等方面具有重要作用[42-46]。因此，植物

对根际微生物的吸引及其在土壤中的分布活动，能

够反映出微生物对植物生长发育的影响以及在土

壤肥力、物质循环、能量转化中的调控作用。

众所周知，根系与根瘤菌间的分子对话是豆科

植物共生根瘤形成的先决条件。植物首先分泌黄酮

类物质，诱导根瘤菌合成一些脂壳寡糖类结瘤因

子，两者进行特异性识别后，进一步促使结瘤过程

的发生[47-49]。豆科植物与固氮微生物共生关系的建

立，暗示了在微生物互作方面的特异性，是有别于

非豆科植物的。研究发现，大豆根际倾向吸引大量

具有固氮功能的微生物菌群，可能由于大豆根系分

泌物的筛选作用，致使大豆根际微生物的菌群密度

显著高于土壤中微生物菌群密度，然而其多样性显

著低于土壤微生物的多样性[33,  50]。在门分类水平

上，大豆根际的优势微生物菌群主要为变形菌门、

放线菌门、拟杆菌门和厚壁菌门；而在属分类水平

上，大豆根际显著富集了大量固氮微生物，包括

根瘤菌属 Rhizobium、固氮菌属 Azotobacter、慢
生根瘤菌属 Bradyrh i zob ium 和中华根瘤菌属

Sinorhizobium 等[33]。在这些固氮微生物群落里，只

有根瘤菌能与大豆互利共生，形成根瘤，行使生物

固氮的功能。

植物根际促生菌是附生于植物根系的一类可

促进植物生长、提高对土壤矿质营养吸收和利用、

并能抑制有害微生物的有益菌类[51-53]。研究表明，

大豆根际富集了大量促生菌种，包括自身固氮菌、

解磷菌/溶磷菌和硅酸盐细菌 Silicate bacteria 等，这

些根际促生细菌共同促进了大豆生长，使植株生物

量增加[54]。此外，微生物组之间存在协同调控作用，

固氮菌和解磷细菌共同存在时，能够相互促进、相

互依存，并增强植物根系生理活性，提高植物养分

效率和抗逆能力[55-56]。虽然放线菌的解磷能力相对

于细菌和真菌较弱，但有些具有解磷能力的放线

菌，例如链霉菌属 Streptomyces，具有更好的生防功

能[57-60]，因此，将根际微生物组重新组装，对提高作

物养分效率、维护土壤健康、减轻和预防作物病害

等方面均具有重要作用[61-62]。然而，根际微生物组

随着豆科作物品种与根系分泌物的不同而发生变

化。研究发现，高结瘤能力的大豆品种，更具有吸引

有益根际微生物的能力，同时接种高效根瘤菌对大

豆的根际微生物组也产生明显影响，说明豆科作物

–根瘤菌共生作用与根际微生物存在协同交互作用[33]。

综上可知，大豆对根际微生物群落的调控，继

而提高养分效率的机制主要包括：一方面，大豆根

系通过分泌物或者根际沉积的形式从土壤中吸引

特定的微生物在根际富集；另一方面，大豆不同基

因型，对根际微生物的菌群结构具有一定的调控和

影响；其次，外源的微生物，例如接种的高效根瘤菌
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会直接调控大豆根际微生物菌群的组成，促进植物

生长，进而维护土壤健康 (图 1)。然而，关于豆科作

物根际富集微生物的种类偏好性、不同种群微生物

组与养分活化的关系及其相应的生理与分子调控

机制等还需进一步挖掘探索。

4   大豆在农业生产中的应用及生态

效益

豆科植物不仅能够与根瘤菌共生进行生物固

氮反应，而且还能被菌根真菌侵染，进而形成 AMF−
豆科植物−根瘤菌共生体系。在农业生产中，充分利

用豆科植物这种天然的共生系统对提高植株氮、磷

养分效率、修复土壤、丰富根际微生物群落、肥地养

地和发展可持续生态农业等均具有重要意义。

豆科作物在农业生态系统中发挥着不可替代

的作用，尤其体现在豆科作物 (如大豆)与非豆科作

物 (玉米–茶)间作/套作栽培方式所带来的经济及生

态效益方面。首先，在传统农业种植模式上，大豆−
玉米间作形式最为普遍且具有明显的产量优势。大

量研究表明，间作系统的经济产量明显高于单作大

豆或玉米，并且玉米具有更强的间作优势，大豆具

有促进玉米产量增加的作用[63]。由于大豆的生物固

氮作用，在两种作物生长期间，大豆固定的氮可以

向禾本科作物转移，这种转移的氮素成为禾本科作

物生长所需的一种重要的氮源 [64-66]。大田试验发

现，间作玉米的吸氮量和生物量比单作时分别增加

了 55.7% 和 27.9%，进而显著提高了玉米产量[64]。

其次，豆科作物生物固氮可显著降低温室气体的释

放。玉米与豆科植物间作，土壤 N2O的含量显著低

于玉米单作。与其他豆科作物相比，玉米–大豆间作

的土壤 N2O排放量降低最为显著，大豆是间作系统

中效果最明显的豆科作物[67]。此外，由于植物根构

型的差异，间作系统还显著提高了作物对不同土层

养分的吸收，阻止了氮淋失到深层土壤，减少了其

对水体的污染[68]。第三，大豆–玉米间作可通过根系

互作改变土壤生态环境，继而影响根际微生物组，

使有益微生物增多，从而增强其对土传植物病原菌

的拮抗而降低土传病害发生[33, 61, 69]。

豆科作物与茶树间/套作的种植模式，对我国生

态茶园建设意义重大[70]。中国是茶的发源地，同时

也是世界第一产茶大国。然而，我国茶园普遍存在

土壤酸化、养分效率低、水土流失严重等问题。首

先，通过筛选适应酸性土壤的养分高效大豆品种与

茶树进行间/套作，能显著促进茶叶生长，增加茶叶

产量的同时提高茶叶品质。其次，作为绿肥，大豆秸

秆还田后，显著改善了茶园土壤的理化性质，提高

了土壤 pH，增加了土壤有机质及有效氮和全氮含

量，平衡了土壤养分，结合其他绿肥 (如油菜等)，可
大幅度减少或者不用额外使用化学肥料。再次，与

大豆间作，改良了茶园生态环境和小气候，显著减

少了病虫害和杂草发生，降低了茶园管理成本，进

而提高了茶园的经济效益。最后，与大豆间作，不仅

提高土壤肥力，而且改善了土壤健康，茶−豆间/套作

显著提高了土壤微生物多样性，改变了茶园微生物

组，更有利于茶园生态发展。

5   展望

酸性土壤养分有效性低限制了作物的生长和

产量，通过挖掘作物自身潜力，培育养分高效的新

品系对减肥增效的可持续农业建设至关重要。目

前，现有的数据和理论未能完全解析豆科作物适应

酸性土壤养分高效的调控机制。今后，应进一步加

强豆科作物遗传机制的研究，尤其在揭示根构型、

根系分泌物与根际微生物互作相关的遗传机制方

面，包括根构型与养分效率 /微生物互作相关的

QTL 定位及主效基因功能解析、根系分泌物–土壤

养分活化和离子毒害–微生物碳源三者之间的平衡

及可能的遗传调控，豆科作物根际微生物组参与的

养分高效遗传控制等，以寻找相应的分子标记或关

键目标基因，为应用分子标记辅助选择和转基因等

现代生物技术改良适应酸性土壤营养高效的新材

料奠定基础；基于豆科作物生物固氮的特殊性，需

要进一步加强豆科作物适应酸性土壤根际微生物

种质资源的筛选与鉴定等基础性研究，揭示根际微

生物互作机制及效果评价，从分子水平上解析微生

物参与的豆科作物养分高效的机理；进一步推动豆

科作物在生态农业建设中的应用，结合绿肥产业技

术，使其在肥地养地、促进土壤健康、减肥增效的可

持续农业生产中发挥实质性的作用。
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