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摘要  种子际是围绕在种子表面, 受到种子萌发影响而使微生物活性增强的狭窄土壤区域。萌发期间的种子和微生物相互

影响, 对种子萌发和随后的幼苗生长具有促进或抑制作用; 同时也通过垂直传播参与植物根际和叶际微生物群落构建, 影

响植物后续发育及生物/非生物胁迫响应。尽管种子际对于植物生长发育影响很大, 但由于种子萌发持续时间短、种子际的

空间范围小且微生物量较小, 种子际研究要比根际和叶际更为复杂。通过基因组学和多组学联合分析等方法对种子际微生

物群落组成进行深入探究, 有助于理解植物与土壤生态系统的相互作用和生态过程。该文综述了种子际微生物对种子生物

学的影响、种子际微生物与根际和叶际微生物的关系以及相关研究方法, 并展望了未来的研究方向。 
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植物与微生物作为陆地生态系统中的两大重要

组成部分, 二者之间的相互作用在自然界中普遍存

在。微生物的定殖往往发生在3个主要植物区系中, 

即根际(rhizosphere)、叶际(phyllosphere)和种子际

(spermosphere) (Lemanceau et al., 2017)。其中, 根

际最早被提出。100多年前 , 德国科学家Hiltner 

(1904)首次提出根际的概念, 他认为根际是受到植物

根影响的土壤区域, 在根际中土壤细菌吸收并固定可

利用的氮, 进而促进根瘤固氮和土壤氮素的富集, 并

指出植物营养的吸收和利用在很大程度上受到根际

微生物组成的影响。而现在一般认为, 围绕根系的狭

窄土壤区域为根际(Walker et al., 2003), 根际微生物

则是指一系列能够在根际定居并繁殖的微生物。自该

概念被提出后, 100多年以来, 有关根际的研究一直

是国内外植物生理学、土壤学、微生物学以及其它许

多交叉学科的研究热点(王孝林和王二涛, 2019; Lin 

et al., 2021)。 

植物地上部分的叶际概念于 1955年由 Last 

(1955)首次提出, 他认为植物的叶部也存在类似于根

际的狭窄区域并提出“叶际”的概念。1956年, Ruiner 

(1956)将叶际定义为“为微生物提供生长环境的植物

叶部外表面”。随后, 叶际的概念被人们广泛接受, 

并很快受到了研究者的关注, 众多学者对叶面微生

物的种类、分布和功能等进行了深入研究(Remus-Em- 

sermann and Schlechter, 2018; Shakir et al., 2021)。 

相对于根际和叶际微生物, 种子际微生物的研究

还相当欠缺。Slykhuis (1947)发现萌发期间的种子能

够引起区域微生物特征的改变, 并首次提出种子际这

一概念。直到20世纪50年代末60年代初, 德国科学家

Verona (1963)才首次对萌发期间的种子、周围的土

壤以及微生物三者之间特定的相互作用进行了初步

探究, 定义“种子际是在萌发的种子周围, 微生物生

存繁殖高度活跃的区域”, 种子际微生物具有特殊的

群落结构和功能, 并对根际与叶际微生物的群落建成

有重要影响。2004年, Nelson (2004)将其定义为“受

种子积碳影响的种子周围微生物相互作用的区域”。

1966年, Watson (1966)将种子表面也归入种子际的

概念中。目前, 一般认为种子际是受种子萌发直接影

响的土壤区域, 是植物和微生物之间进行有益或有害

相互作用的关键接触面(Schiltz et al., 2015)。而且种

子的不同组织(如种皮、胚、胚乳和外胚乳)有着不同

的微生物群落(Shade et al., 2017)。种子上的微生物
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是植物微生物区系的初始接种源, 对种子乃至整个植

物的生长、发育和健康具有有利或有害的影响(Singh 

et al., 2011)。因此, 研究种子表面和周围微生物的多

样性和功能具有重要意义。虽然对种子际的研究时间

较短, 但植物根际和叶际的丰富研究进展为未来种子

际的研究提供了大量的经验与方法。 

本文首先探讨了种子际微生物对种子萌发及植

物后续生长的影响, 然后将种子际微生物与根际、叶

际微生物进行比较, 分析其研究进展缓慢的原因, 并

指出多组学联合分析应用于种子际微生物研究的可行

性。最后, 对该领域未来的研究方向进行了展望。 

1  种子际微生物对种子生物学的影响 

种子际微生物群落影响种子生物学的许多方面(表1), 

包括种子发育、休眠、萌发、储存和传播(Aziz et al., 

2021)。植物与其体内外的微生物存在共生关系(de 

Vries et al., 2020), 微生物对植物的生长和健康具有

重要意义。这些微生物群落与植物的联系非常紧密, 

甚至可以与植物宿主形成一个全生物体(Hassani et 

al., 2018)。这种紧密的互作关系对于种子萌发、植物

的生长以及抗性和恢复能力至关重要(Esther Puente 

et al., 2009)。 

1.1  种子际微生物对种子萌发与幼苗发育的调控 

种子萌发是植物生长发育和农业生产的重要环节。萌

发过程起始于水分吸收(吸胀), 结束于胚轴的伸出, 

胚根突破周围结构(Thevenot and Thomas, 1983), 

这时被称为“可见萌发”。干燥种子吸收水分的过程

分为3个阶段: 第1阶段为快速吸水(即吸胀)期; 第2

阶段是平台期; 第3阶段种子恢复吸水、胚乳破裂和

胚轴伸长导致胚根突起, 这一阶段也标志着萌发的结

束(Weitbrecht et al., 2011)。但在后续的生长过程中, 

第3阶段和水分吸收仍会持续。 

过去几十年 , 根际的植物生长促进细菌 (plant 

growth-promoting rhizobacteria, PGPR)等土壤微生

物促进植物生长的各种机制被深入研究(Korir et al., 

2017; dos Santos et al., 2020; Khan et al., 2020)。

然而截至目前, 很少有研究阐明种子际微生物影响植

物的具体机制。种子际中存在的有益微生物可以促进

种子萌发, 提高萌发速率和最终萌发率, 以及幼苗的

活力(Lopez-Velasco et al., 2013; Chanratana et al., 

2018; Nelson, 2018)。这是由于种子际中的有益微生

物代谢产生的植物激素分泌到种子周围, 适宜浓度的

植物激素引起种子组织形态变化和生理活动增强

(Dodd et al., 2010)。 

种子萌发或休眠由复杂的生理过程决定, 从休眠

到萌发状态的转变是植物生命周期中至关重要的发

育阶段(Shu et al., 2016)。种子的休眠和萌发受内源

信号和外界环境的联合调控, 具有协同或拮抗效应

(Finkelstein et al., 2008)。其中, 植物激素在种子休

眠、萌发、发育直至成熟等复杂生物学过程中发挥重

要调节作用(Oracz and Karpinski, 2016)。植物内源

激素可诱导种子贮藏物质的分解及代谢物质的合成, 

从而为种胚的生长发育提供营养和能量。其中, 赤霉

素和脱落酸是种子休眠和萌发的重要调控因子, 这2

种激素在多种信号通路中相互拮抗, 使植物体内激素

达到平衡, 从而诱导种子休眠或萌发。脱落酸促进种

子休眠, 抑制萌发; 相反, 赤霉素打破种子休眠, 促

进种子萌发(Shu et al., 2015)。细胞分裂素和生长素

则对植物生长发育起正向调控作用 (Vega et al., 

2019)。在菠菜(Spinacia oleracea)的子叶和3–4叶阶

段 , 种子际中存在大量甲基营养细菌(甲基杆菌属

(Methylobacterium))菌株。植物体内的甲基营养细菌

可以产生大量植物激素(细胞分裂素和生长素), 从而

促进植物生长(Lopez-Velasco et al., 2013)。泛菌属、

芽孢杆菌属和变形杆菌属等的菌株对种子萌发、幼苗

建成以及非生物胁迫的响应产生积极影响(Dai et al., 

2020)。种子际微生物还可以防止种子在土壤中腐烂, 

促进发芽 , 并提高幼苗活力(Nelson, 2018)。小麦

(Triticum aestivum)种子际微生物群的某些细菌能够

在种子萌发和幼苗早期生长过程中调节细胞外氧化

还原环境(Gerna et al., 2020)。 

1.2  种子际微生物对种子老化的调控 

种子在长期储藏和运输过程中不可避免且不可逆地

老化或劣变, 造成种子活力下降、植物产量和品质降

低。延缓种子老化或修复老化种子一直是种子生态学

和农业科学面临的难题。快速萌发与萌发期种子的健

康状况与环境条件有关, 老化相关的种皮微生物区系

是导致种皮退化的重要原因(Kalia et al., 2020)。种子

活力和萌发潜力也受储存种子表面附生微生物多样
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性和总生物量的影响(da Costa et al., 2013)。 

研究表明, 土壤中的巴西固氮螺菌(Azospirillum 

brasilense)是能够大量分泌赤霉素的代表性菌种之

一。柳旭(2018)发现, 巴西固氮螺菌可以修复高羊茅

(Festuca arundinacea)、鸭茅(Dactylis glomerata)和

新麦草(Psathyrostachys juncea)的老化种子, 提高

老化种子的发芽率, 促进胚根和胚芽伸长。此外, 微

生物的不同群落组成也影响种子的保存, 细菌群落组

成影响种子腐烂, 而真菌群落组成影响不明显(Chee- 

Sanford et al., 2006)。 

1.3  种子际微生物对植物生物/非生物胁迫响应的

影响 

植物通过与定殖微生物的营养协调和复杂的分子信

号转导途径来调节微生物群落的组成和生理活动

(Lemanceau et al., 2017)。种子和微生物的互作可以

促进有益微生物并抑制有害微生物(Lopez-Velasco 

et al., 2013)。植物-微生物共生增强了对生物/非生物

胁迫的耐受性(Mastouri et al., 2010)。 

对于生物胁迫, 有益微生物通常可以通过直接抵

抗病原体抑制病原体生长(Ab Rahman et al., 2018), 

或者通过激活宿主植物的内在免疫反应以保护植物

免受病原体的攻击(Noman et al., 2021)。此外, 微生

物还通过与病原体的生态位重叠和竞争资源抑制其

繁殖(Stringlis et al., 2019)。种子携带的微生物群落

可以减少种子传播疾病, 增强植物的抗病性(Santha-

nam et al., 2015; Ritpitakphong et al., 2016)。玉米

(Zea mays)种子际微生物对玉米病原菌(Fusarium 

oxysporum和Macrophomina phaseolina)表现出拮

抗作用(Ravichandran et al., 2021)。种子际微生物既

可以促进种子萌发又可以控制种子病害的传播, 因此

在种子际中接种有益的微生物群落非常有益, 对植物

生长和作物产量有积极影响, 未来可能替代化学生防

材料。 

种子际微生物在非生物胁迫中同样发挥作用。在

渗透胁迫、盐胁迫或非最适温度胁迫下, 用哈茨曼氏 
 

表1  主要种子际微生物的功能与作用机制 

Table 1  Functions and mechanisms of spermosphere microorganisms involved in seed biology 

寄主植物 种子际微生物 功能与作用机制 参考文献 

    种子萌发相关  

苜蓿 泛菌属(Pantoea)和芽孢杆菌属(Ba-
cillus)等 

盐胁迫下通过促进生长素合成、抵抗真菌以及提高渗

透胁迫耐受性促进种子萌发 
Dai et al., 2020 

高羊茅、鸭

茅和新麦草 
巴西固氮螺菌 (Azospirillum brasi-
lense) 

通过降低丙二醛含量和提高抗氧化酶活性修复种子

老化损伤, 提高老化种子萌发率 
柳旭, 2018 

番茄 米甲基杆菌(Methylobacterium ory-
zae (CBMB20)) 

通过促进植物激素合成、氮固定、磷酸盐增溶和铁载

体产生等途径促进种子萌发和植株生长 
Chanratana et al., 2018

拟南芥 铜绿假单胞菌(Pseudomonas aeru-
ginosa) 

通过释放可触发萌发抑制的生物化合物AMB (L-2- 
amino-4-methoxy-trans-3-butenoic acid)抑制种子

萌发, 增强胁迫耐受性 

Chahtane et al., 2018

小麦和禾本

科牧草 
头孢霉菌属(Acremonium)、胶枝菌

属 (Gliocladium)和瓶霉菌属 (Phia-
lophora) 

通过与镰刀菌(Fusarium culmorum)拮抗性竞争种子

际生态位抑制镰刀菌生长, 降低镰刀菌枯萎病发病

率 

Slykhuis, 1947 

小麦 假单胞菌属(Pseudomonas) 在种子萌发和幼苗早期生长阶段分解过氧化氢, 调
节植物细胞外氧化还原环境 

Gerna et al., 2020 

番茄 哈茨曼氏菌 (Trichoderma harzia-
num) 

减少受胁迫植物中活性氧的积累, 保护植物免受氧

化损伤, 增强幼苗活力 
Mastouri et al., 2010 

复活蕨 芽孢杆菌属(Bacillus)等 通过促进植物激素合成、氮固定、次生代谢物分泌和

诱导植物系统抗性促进幼苗生长和植物发育 
Jackson et al., 2006 

玉米 贝莱斯芽孢杆菌(B. velezensis) 帮助植物抵抗轮枝镰刀菌(F. verticillioides), 促进玉

米种子萌发和幼苗生长 
Pal et al., 2022 

花生 芽孢杆菌属(Bacillus) 协助植物产生特定磷酸酶, 将有机磷转化为无机磷, 
提高花生种子萌发期的耐盐能力 

Xu et al., 2020 

豌豆和四季

豆 
芽孢杆菌属(Bacillus) 分泌抗真菌化合物, 帮助植物抵抗灰葡萄孢菌(Bo-

trytis cinerea)和腐霉属(Pythium)真菌的侵染 
Walker et al., 1998 
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菌(T. harzianum)菌株T22处理后的种子比对照种子

萌发更快、更均匀(Mastouri et al., 2010)。种子周围

的微生物可以通过诱导植物对氧化损伤的生理保护

来促进种子在渗透胁迫、盐胁迫或非最适温度下的萌

发。近年的研究表明, 花生(Arachis hypogaea)种子

际的芽孢杆菌(Bacillus)在盐处理后种群数量增加 , 

种子际土壤中的磷酸酶活性增强, 导致Bacillus的聚

集, Bacillus可以产生特定的磷酸酶, 将有机磷矿化成

无机磷, 进而抵抗盐胁迫(Xu et al., 2020)。还有研究

表明, 许多芽孢杆菌可以增强植物对真菌和渗透胁迫

的耐受能力(Malfanova et al., 2011; Martinez-Rodri-

guez et al., 2019)。 

2  种子际与根际和叶际微生物之间的关系 

微生物群落存在于植物发育的各个阶段 (Andrews 

and Harris, 2000)。植物积极地从周围的微生物库中

招募微生物, 如根际、叶际、花际(花的外部环境)、

种子际(萌发种子的外部环境)和果际(果实的外部环

境) (Hardoim et al., 2015)。过去10年的研究揭示了

与不同植物和特定植物器官相关的复杂微生物组成

(Vorholt, 2012; Reinhold-Hurek et al., 2015)。这些

微生物的丰富度取决于植物有机化合物的释放, 植物

分泌物的营养成分有利于微生物的生长繁殖(Hayat 

et al., 2010)。  

种子际是直接受到种子及种子分泌物影响的土

壤区域, 这使种子际成为植物与微生物之间发生相互

作用的关键起始场所。种子际是萌发种子周围土壤中

一个短暂且快速变化的区域。它类似于根际, 主要是

由于种子开始吸胀后向土壤中释放碳水化合物而形

成的(Nelson, 2004)。这些种子分泌物驱动种子际微

生物中的生理活动, 其中许多活动可能对植物生长发

育以及植物健康产生持久的影响。根际微生物也受到

根际分泌物的影响, 根系分泌到土壤中的化学物质通

常被称为根系分泌物, 根系分泌的化合物对土壤微生

物群落多样性和代谢发挥化学引诱剂的作用(Dakora 

and Phillips, 2002)。化合物的渗出改变了土壤的化学

和物理性质, 从而调节紧邻根表面的土壤微生物群落

结构(Dakora and Phillips, 2002)。种子际的机制与根

际类似, 种子分泌物一般由低浓度的碳水化合物、氨

基酸、维生素、有机酸及其它杂合化合物组成(Schiltz 

et al., 2015)。通常在体外和无菌条件下研究种子分泌

物, 先对种子进行表面消毒, 吸胀开始后收集其渗出

液进行组成分析(Short and Lacy, 1976; Kageyama 

and Nelson, 2003; Schiltz et al., 2015)。 

微生物在种子际、根际和叶际3个主要的植物区

系中生长, 它们并非独立存在, 而是相互联系(Abdel-

fattah et al., 2021)。植物微生物群落的成员既可以水

平传播(从周围环境中获得), 也可以垂直传播(直接从

亲本植株中获得) (Gundel et al., 2011)。一般认为, 

环境是植物微生物群落的主要起源, 而种子作为垂直

传播微生物的初始接种源及其潜在作用尚未受到足

够的重视(Abdelfattah et al., 2021; Johnston-Monje 

et al., 2021)。种子微生物群落主要受植物种类、土壤

和气候因素的影响(Adam et al., 2018), 尤其土壤是

微生物的主要来源(Gopal and Gupta, 2016; Yeoh et 

al., 2017)。而近期研究表明, 大部分种子际微生物被

传递到根际、叶际和发育中的幼苗(Abdelfattah et al., 

2021), 这为微生物从种子到幼苗的垂直传播提供了

明确的证据, 并强调了垂直传播在植物微生物群落构

建过程中的重要作用。植物不同区系的微生物组成有

重叠现象, 因种子微生物群的许多成员与根际土壤、

非根际土壤、植物系统组织和空气中常见的微生物重

叠(Bulgarelli et al., 2013; Dai et al., 2020), 而种子际

微生物也能够在叶或根上异位定殖(Bai et al., 2015)。 

3  种子际相关研究方法 

种子际可以通过萌发种子表面和周围的微生物组成

来表征(Buyer et al., 1999; Ofek et al., 2011)。然而, 

由于微生物种群的多样性以及这些群落与种子和环

境之间的相互作用, 天然土壤中微生物组成和功能的

表征极为复杂(Sahadevan et al., 2019)。加之种子萌

发持续时间短(<72小时)、范围小(<10 mm), 迄今为

止还未有专门的方法来研究种子际中的微生物群落。  

直到21世纪初高通量测序技术的出现, 植物相

关微生物的丰富多样性才开始被科学界广泛了解, 发

现了许多新的与植物相关的有益细菌和真菌的功能

(Busby et al., 2017)。技术的改进使我们能够更精确

地研究微生物群落的多样性, 进而对微生物群落组成

的理解发生革命性的变化。本文总结了近年来种子际

微生物群落结构主要研究方法的原理和优缺点(表2)。 
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3.1  分子生物学方法 

在过去几十年中, 微生物生态学已经取得了巨大的进

步, 发展出多种分子技术来描述和表征微生物的系统

发育和功能多样性。生物体的主要信息来源是生物分

子, 如核酸、脂质和蛋白质。可通过分析从土壤中提

取的DNA/RNA分子来评价微生物群落的结构和功

能。例如, 可以通过测定DNA中鸟嘌呤+胞嘧啶(G+C)

含量的差异来评估土壤细菌群落的多样性(Nusslein 

and Tiedje, 1999)。磷脂脂肪酸分析(phospholipid 

fatty acid analysis, PLFA)可用于表征微生物群落结

构的总体变化。 

环境样本中保守基因(如16S rRNA)的PCR扩增

在微生物生态学中得到了广泛应用, 主要原因包括: 

(1) 这些基因普遍存在于所有原核生物中; (2) 基因

结构和功能保守; (3) 包含可变区域和高度保守的区

域。16S rRNA基因序列分析是微生物生态学研究的

常用方法。细菌16S rRNA基因通常包含9个“高变

区”, 表明不同细菌物种之间有丰富的序列多样性, 

可用于物种鉴定(van de Peer et al., 1996)。然而, 

16S rRNA基因作为一种高度保守的分子, 在物种和

菌株水平上不能提供足够的分辨率(Konstantinidis et 

al., 2006)。 

分子检测技术可以表征群落组成, 确定相对丰度

和物种多样性。可以使用DNA探针或选择性标记(抗

生素抗性基因和显色标记)在自然环境中发现微生

物。从土壤中提取DNA或RNA, 然后用PCR或RT- 

PCR扩增目标基因(Hirsch et al., 2010)。扩增的基因

通过多种指纹图谱方法进行分离, 如常用的变性/温

度梯度凝胶电泳(denaturant gradient gel electro-

phoresis/temperature gradient gel electrophoresis, 

DGGE/TGGE)或末端限制性片段长度多态性(ter-

minal restriction fragment length polymorphism, 

T-RFLP)。例如, Green等(2006)利用PCR-DGGE扩

增和分离16S rRNA基因, 研究了堆肥改良和生长阶

段对黄瓜(Cucumis sativus)种子际细菌群落组成和

根系表面群落的影响。细菌保守的“管家”基因序列

常用于细菌在门水平上的分类鉴定(Janssen, 2006)。

稳定同位素探测(stable isotope probing, SIP)使功能 

 

表2  研究种子际微生物群落结构的方法 

Table 2  Methods for studying the structure of spermosphere microbial communities 

方法 原理 特点 局限性 参考文献 

分子生物学分析技术         

G+C含量测定 不同物种所携带的鸟嘌呤(G)+胞嘧啶(C)
含量不同, 通过研究DNA中G+C含量的差

异, 可以评估微生物群落的多样性 

原位检测; 具有特异

性, 不受菌龄和外界

环境的影响; 简便、快

速、灵敏且成本低 

单独推断物种存在或

物种丰度不准确, 应与

表型特征或其它分类

依据结合起来分析 

Griffiths et al., 
1997 

磷脂脂肪酸分析
(PLFA) 

磷脂是活性微生物生物量的重要指标; 特
定的脂肪酸表示特定的生物种群 

易提取 不能精确到物种水平; 
严重依赖特征脂肪酸 

Haack et al., 
1994 

变性/温度梯度凝胶电

泳(DGGE/TGGE) 
利用DNA分子在具有DNA变性梯度或温

度梯度的聚丙烯酰胺凝胶中迁移率的差

异分离DNA 

可靠、重复性好、快

速且成本低 
只能检测出环境样本

中1%–2%的代表优势

种的微生物种群 

Macnaughton et 
al., 1996; Muhling 
et al., 2008 

末端限制性片段长度

多态性(T-RFLP) 
用限制性内切酶切割带有荧光标记引物

的PCR扩增产物, 由于不同微生物物种存

在核苷酸序列差异, 会产生不同长度的末

端限制性片段 

结果可靠; 可用于比

较不同样本之间的关

系和检测微生物群落

的时空变化 

只能检测到一定数量

的优势物种; 受限于通

用引物的选择; 受限制

性内切酶种类的影响 

Marsh, 1999; Ru-
di et al., 2007 

稳定同位素探测(SIP) 追踪特定底物中重稳定同位素与微生物

同化底物相关的系统发育信息生物标记

物(PLFA、DNA、RNA和蛋白质)的结合

将功能与微生物群落

结构联系起来, 可用

于研究植物与微生物

的相互作用 

可用性有限、成本高、

低通量 
Uhlik et al., 2013

荧光原位杂交(FISH) 通过荧光标记的寡核苷酸探针与特异的

互补核酸序列杂交, 利用荧光显微镜直接

观察特定微生物的分布与数量 

原位无损检测, 敏感

度高 
环境样品自发荧光; 寡
核苷酸探针特异性差 

Ahmad et al., 
2011; Marschner 
et al., 2011 

高通量分析技术         

多组学联合分析 通过基因组学、转录组学、蛋白质组学、

代谢组学和具有原位环境特征的微生物

组学研究各个层次的信息 

将功能、活性和相互

作用联系起来; 高通

量 

常用的二代测序错误率

高; 遗传数据库不完备 
Abram, 2015 
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活动与微生物群落结构联系起来, 并研究植物与微生

物的相互作用(Uhlik et al., 2013)。染色体荧光原位杂

交(fluorescence in situ hybridization, FISH)结合荧

光显微镜和系统发育探针, 可以同时检测和定量同一

样本中不同系统发育组的单个细胞(Ahmad et al., 

2011; Marschner et al., 2011)。 

3.2  组学研究方法 

40多年前, Sanger测序技术的出现是基因研究的第

一场革命, 利用该技术首次破译了完整的基因组序列

(Behjati and Tarpey, 2013)。第2次革命使得基因组

测序更经济、快速。然而, 二代测序最明显的缺点是

读长较短导致错误率较高。近年来, 第三代/长读长测

序可以实现高质量的基因组组装 (van Dijk et al., 

2018)。此外, 测序可以直接检测DNA的表观遗传修

饰, 并可在不需要组装的情况下进行完整测序, 这标

志着测序技术的第3次革命。长读长测序技术提供了

一种前所未有的研究基因组、转录组和宏基因组(宏

基因组学是研究环境样本的集体微生物基因组)的高

分辨率方法, 为各种寄主植物的地上和地下微生物群

落组成和动态变化提供了更全面、深入的信息

(Bodenhausen et al., 2013; Bai et al., 2015)。 

多组学联合分析方法也大量用于环境微生物研

究。微生物群落被认为是代谢生物, 每个层次的生物

信息(DNA、RNA、蛋白质和代谢物)都可以在环境特

征范围内进行研究。多组学方法(即基因组学、转录

组学、蛋白质组学和代谢组学)可用于协同研究功能、

活性和相互作用(Abram, 2015)。微生物组学是指将

组学技术应用于与植物种子际、种子内生菌、根际和

叶际相关的微生物群落, 是研究种子际作为一个包括

种子、土壤、微生物及其相互作用在内的生态系统的

方法。这种系统生物学方法使得管理、组织和整合海

量多层次分子数据的构想成为可能。例如, 这些方法

可用于描述芸薹属植物相关的微生物群落(Witzel et 

al., 2015), 并理解植物与丛枝菌根真菌之间复杂的

相互作用。 

现有的依赖于培养的技术和单基因组测序方法

均有其自身局限, 只能检测到实验室培养的微生物。

然而, 在环境中发现的微生物中仅0.1%是可培养的, 

其它均不可培养(Ramadurai et al., 2021)。一种新的

非培养的现代技术——“宏基因组测序”可以解决不

可培养微生物的检测和分析问题, 样本中微生物的基

因组包含了该群落多样性的所有信息。宏基因组学通

过识别微生物基因组中的相关序列取代现有的传统

分析技术, 这种方法可以研究自然生态系统中所有的

微生物(Ramadurai et al., 2021)。 

4  总结与展望 

种子际作为一种微生物十分丰富的生境, 具有丰富的

微生物多样性。尽管种子际具有范围小、时间短的特

点, 但它对于植物种子萌发及根系建立具有重要意

义, 对植物的生长发育产生长远的影响。 

种子际对植物的种子萌发、营养与生殖发育以及

逆境胁迫响应等非常重要, 但与根际和叶际相比, 对

种子际的研究仍然很少。由于种子渗出物的代谢途径

复杂且这些化合物可能在环境中降解或被微生物群落

利用, 对其渗出时段瞬时状况的了解还不清楚。物种、

基因型和土壤气候条件的强烈影响也限制了这些化合

物释放的精确时间。凭借技术优势以及在根际、叶际

和其它环境微生物(如沉积物微生物)中的应用, 高通

量测序技术为揭示种子际微生物生物多样性与生态功

能以及微生物、植物与土壤的互作关系带来了前所未

有的机遇。种子际未来的研究方向有以下3方面。(1) 

种子际的概念拓展, 种子际分泌物的作用量化和范围

确定。例如, 种子际不一定局限于萌发期间定殖的微

生物, 在种子发育以及贮藏期间与其互作的微生物也

可定义为种子际微生物。不同物种的种子际分泌物及

微生物种类构成的差异及其分子调控机制, 将是未来

研究的重点。(2) 研究垂直传播的微生物群落在世代

之间的连续性。种子在萌发期间招募和定殖的微生物, 

如何垂直传播到叶际和根际? 此外, 除了种子际、叶

际和根际之间的垂直传播, 不同物种之间的种子际/

叶际/根际微生物是否存在水平方向的转移? (3) 种子

际的应用。了解种子际中微生物的种类构成及遗传机

制, 鉴定促进种子萌发及幼苗建成、延长种子贮藏寿

命、促进种子发育进而提高产量与品质等方面的有益

微生物, 有助于更好地理解它们在植物发育与逆境响

应过程中的功能, 可促进植物健康与农业生产。 
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Abstract  The spermosphere is a narrow area of soil surrounding the seed surface where microbial activity is enhanced 

by seed germination processes. Interaction between seeds and microorganisms promotes or inhibits seed germination 

and subsequent seedling establishment, and also participates in plant rhizosphere and phyllosphere microbial community 

building through vertical dispersal, and finally influences subsequent plant development and biotic/abiotic stress re-

sponse. Although the spermosphere has a great influence on plant growth and development, it is more complex to study 

than rhizosphere and phyllosphere due to the short duration of seed germination, the small spatial extent of the sper-

mosphere, and the small amount of microorganisms involved. To explore the composition of spermosphere microbial 

community by genomic analysis and multi-omics joint analysis, will facilitate understanding the interactions and ecological 

processes between plants and soil ecosystems. In this paper, we review the influence of spermosphere microorganisms 

on the biological processes of seed germination, the comparative meta-genomics of spermosphere with rhizosphere and 

phyllosphere, and provide an outlook on future research. 
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