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摘  要：植物内生菌是植物微生态系统中不可或缺的组成部分，植物微生物类群的主要成员是内

生菌，它们栖息在植物组织或组织间隙中，并且多数内生菌通过不同的途径协助植物生长。植物

中普遍存在种类丰富且结构复杂的内生菌群落，有益内生菌具有促进植物生长、增强植物抗逆性、

产生有利用价值次生代谢物的功能。本文通过对国内外内生菌资源研究方法的相关文献回顾，探

讨植物内生菌与宿主植物的关系、内生菌多样性、分离和定殖的研究方法，探索内生菌资源对宿

主植物的作用和相关机制，展望新技术在植物内生菌研究方面的趋势，为其在相关领域的应用提

供理论参考。 
关键词：植物内生菌；促进生长作用；抗逆性；定殖；次生代谢物 
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Abstract: Plant endophytes as indispensable components of plant microcosms are the major part 
of the plant microbial community. They inhabit plant tissues or tissue gaps, and most of them 
promote plant growth via different pathways. The plant endophyte community is characterized 
by diverse species and a complex structure. Beneficial endophytes can promote plant growth, 
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enhance plant resistance, and produce valuable secondary metabolites. By reviewing the articles 
about the research methods for endophyte resources, we explored the relationship between plant 
endophytes and host plants, the diversity of endophytes, the research methods for isolation and 
colonization, and the roles and functioning mechanisms of endophytes in host plants. 
Furthermore, we make an outlook on the trend of new technologies in the research on plant 
endophytes, aiming to provide a theoretical reference for the application of plant endophytes. 
Keywords: plant endophytes; growth-promoting effect; resistance; colonization; secondary 
metabolites 

植物内生菌(plant endophyte)是在其生活史

一定阶段或全部阶段生活于植物组织、组织间

隙和器官内部的微生物类群。1992 年，Kloepper
第一次提出了“植物内生菌”的概念。但早在

1926 年，Perotti 等在许多健康植物的根部组织

内发现了细菌，被确定为植物体内存在细菌的

起始点[1]。关于植物内生菌多样性的研究已表

明内生菌种类主要包括内生真菌、内生细菌、

内生放线菌等[2]。微生物群落在植物发育、养

分获取和氧化应激耐受性中起着关键作用，植

物微生物类群的主要成员是内生菌，它们栖息

在植物组织中，并且研究发现植物内生菌是植

物微生态系统中不可或缺的组成部分，大多数

内生菌通过不同的途径协助植物生长[3]。许多

研究揭示了内生菌与其宿主之间的有益关系，

促进植物生长如固氮作用、溶磷、产生 1-氨基

环丙烷-1-羧酸(1-aminocyclopropane-1-carboxylic 
acid deaminase, ACC)脱氨酶、产生植物激素如

吲哚-3-乙酸(indole-3-acetic acid, IAA)、分泌铁

载体、产生挥发性有机物质、增强养分吸收以

及对生物胁迫[抑制病原真菌、诱导系统抗性

(induction of systemic resistance, ISR)]和非生物

胁迫(盐碱、干旱、农药、温度和金属)的抵抗力[4]。

同时，宿主植物为内生菌提供了栖息场所。由

于农业上喷施有毒化学农药和生产并长期使用

化学肥料，均引起系列环境污染和植物病原菌

抗药等问题，研究发现多数植物内生菌能够在 

植物的内部组织中定殖，并具有减少病虫害和

促进植物生长等作用，从而能够规避化学农药

带来的负面影响，提供一种有效环保的替代方

案[5]。由于大多数内生菌，特别是那些不能在

植物体外生存的内生菌很难在实验室环境中生

长，因此，不同内生菌的分离和培养过程有所

不同，方法的选择对结果有很大影响。近年来，

随着各类交叉学科研究领域的逐步拓展及研究

方法的不断深入，分子技术的进步简化了一些

不可培养物种的分离和鉴定，而且对内生菌多

样性、功能、代谢和基因的了解不断深入。 
本文结合目前国内外植物内生菌研究现状

及本课题组相关研究，综述内生菌与植物间相

互关系的研究方法，探讨内生菌多样性、分离、

定殖的测定方法，探索内生菌资源对宿主植物

的作用和研究方法，以促进研究者对植物内生

菌资源的开发与应用以及内生菌抗病与促生长

机制的探讨。 

1  内生菌与宿主关系研究方法 
大量研究发现内生菌是非致病性的，并且可

与宿主共生，一方面宿主为内生菌提供营养和保

护；另一方面内生菌可以增强寄主植物的竞争能

力，以及对食草动物、病原体和各种非生物胁迫

的抵抗力[6]。已有研究表明接种的大多数内生菌

可使其定殖到对应植物而发挥积极响应。在研究

内生菌与宿主之间的关系时，将内生菌接种到宿 
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主体内的方法是关键，有多种接种方式，如伤根、

灌根、蘸根、浸种等人工接种方法，使内生菌成

功定殖在植物体内。一旦内生菌被成功接种到宿

主体内，就需要采用一系列定殖、生理生化指标

测定方法来验证内生菌与宿主之间的关系。例

如，可以通过测定内生菌在宿主植物体内的数量、

分布和生长情况，以及其对宿主植物生长、发

育和抗逆性的影响等方面来评估内生菌的作用。 
此外，还可以通过分析宿主植物的生理生化

指标，如光合作用、营养元素吸收和抗病性等，

揭示内生菌对宿主植物的影响机制。例如，Tang
等[7]将从 Bischofia polycarpa 内皮中分离到的内

生真菌 Phomopsis liquidambaris 接种到水稻，并

利用荧光显微镜观察接种后的定殖效果，以保证

内生菌在植物内接种成功，然后通过在低含量矿

物质元素土壤中进行田间盆栽试验，研究表明

P. liquidambaris 的接种减轻了水稻衰老根系对

养分吸收的负面影响，显著提高了籽粒中 N、P、
Fe、Mn、Zn、Mo 和 Se 的积累量，并且产量和

蛋白质含量显著增加；Lastochkina 等[8]评价在干

旱 胁 迫 条 件 下 接 种 内 生 菌 枯 草 芽 孢 杆 菌

(Bacillus subtilis)引发对小麦(Triticum aestivum 
L.)品种激素系统的影响，经表面灭菌处理的小

麦幼苗，通过芽孢杆菌选色琼脂鉴别培养基和多

态性 DNA 的随机扩增-聚合酶链反应(random 
amplified polymorphic DNA-polymerase chain 
reaction, RAPD-PCR)分析证明了枯草芽孢杆菌

定殖于小麦内部组织的能力，通过 ELISA 测定

了植物样品中游离 IAA、脱落酸和乙烯的含量，

发现枯草芽孢杆菌对胁迫植物具有保护作用，压

力诱导的激素系统变化幅度显著降低。 
目前，内生菌和宿主之间共生的潜在机制在

很大程度上仍然未知，研究者正在尝试深入地探

索不同的实验方法，常使用高通量 RNA 测序

(RNA-Seq)系统地评估植物对生物或非生物胁迫 

反应的转录变化，一些研究已利用此方法报道了

内生菌对宿主基因转录的影响。Shi 等[9]研究发

现内生菌 Epichloë sibirica 接种到 Achnatherum 
sibiricum 中对病原体 Curvularia lunata 产生抗

性，并结合植物总酚含量、基因表达分析和致病

性实验来研究内生菌增强宿主抗病性的可能机

制，结果发现内生菌对植物生长的促进可能与生

长素信号通路和光合作用相关基因的表达上调

有关，以及对宿主植物抗病性的改善可能与酚类

化合物的增加有关。有研究对有内生菌、无内生

菌、有内生菌无病原体、有内生菌有病原体这   
4 种接种情况进行差异表达基因(differentially 
expressed gene, DEG)的 GO 和 KEGG 富集分析，

通过对 DEG 富集分析表明，内生菌可以激活与光

合作用和防御相关的功能基因群[10]。一些研究发

现少数内生菌是有害的，主要由于其在宿主内产

生一些不利于宿主生长的次生物质，相关研究对

内生菌产生的体外分泌物分析发现，内生菌还可

通过产生很多胞外酶发挥对宿主的毒性作用[11]。 

2  内生菌多样性的测定技术 
大多数内生菌多样性的信息均为使用培养

方法获得，分离后进行形态学鉴定是所有早期内

生菌研究的基础。目前，多样性分析方法包括高

通量测序、PCR-DGGE 和宏基因组测序。例如，

郑斯平等[12]用 16S rRNA 基因 PCR-DGGE 技术、

电子显微镜和平板培养的方法系统地揭示了小

叶满江红(Azolla microphylla)中内生细菌的遗传

多样性和表型多样性；Woźniak 等[13]为了评估在

多个寄主植物中菌株间基因组多样性，对代表  
4 个物种 18 个细菌分离株进行了变性梯度凝胶

电泳，16S rRNA 基因分析将所有细菌分离株归

入 10 个属，其中 Rhizobium 有 19 个，Delftia 有

11 个，Agrobacterium 有 5 个，Stenotrophomonas
有3个，Brevundimonas有 2个，Novosphingobium、
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Variovorax 、 Collimonas 、 Achromobacter 和

Comamonas 分别有 1 个分离株；此外，使用

BOX-PCR 和肠杆菌重复基因间共识-聚合酶链

式 反 应 (enterobacterial repetitive intergenic 
consensus-polymerase chain reaction, ERIC-PCR)
方法评估了 Delftia sp.的 11 个分离株基因组多

样性。 
宏基因组测序通过系统分析获得环境中微

生物遗传多样性和分子生态学信息，宏基因组测

序分为 4 步：样品制备、文库构建、计算机测序

和数据分析。罗兴等[14]根据 16S rRNA 基因限制

性 片 段 长 度 多 样 性 (16S rRNA-restriction 
fragment length polymorphism, 16S rRNA-RFLP)
及 16S rRNA 基 因 全 长 序 列 研 究 了 乌 头

(Aconitum carmichaelii Debeaux)产吲哚乙酸内

生细菌遗传多样性及系统发育地位。Niem 等[15]

使用 Illumina 测序表征了与葡萄树干相关的内

生微生物组，并使用 16S rRNA 基因和 ITS 序列

分别对内生群落细菌菌株和真菌菌株进行宏基

因组表征，数据显示，有无葡萄树干病害

(grapevine trunk diseases, GTD)症状的葡萄树其

细菌和真菌群落多样性在检查区域之间有所不

同，这表明葡萄树干内的有益生物和病原生物之

间存在潜在的相互作用。测序技术的革新和发

展，特别是宏基因组和单细胞基因组技术的成功

应用，同时借助相应生物信息学工具，能更全面

地了解植物中内生菌多样性，并且能够从复杂环

境中获得大量未培养内生菌的基因组信息，但是

现代技术仍有其局限性，可能会阻止异质物种的

鉴定，而且植物内生菌尚未建立完善的数据库。 

3  内生菌的分离鉴定方法 
植物内生菌分离鉴定法主要包括两类，即可

培养内生菌鉴定法和免培养内生菌鉴定法。可培

养内生菌的分离鉴定，首先将菌悬液或表面消毒

后样品组织液，根据细菌生长需求选择合适的培

养基，获得内生细菌的纯培养物，通常采用划线

分离法、稀释涂布法等[16-17]在选择性培养基上分

离单菌落，采用平板对峙法等[18]对植物病原菌

拮抗内生菌进行筛选。赵龙飞等 [19]从地黄

(Rehmannia glutinosa Libosch)根状茎分离的内

生菌中筛选棉花枯萎病菌(Fusarium oxysporum 
f. sp. vasinfectum)拮抗性内生菌，采用平板涂布

法进行分离纯化，以及采用对峙平板培养法对棉

花枯萎病菌进行拮抗性筛选。 
由于传统分离技术的局限性，许多内生真菌

未分离到。这可能是因为内生真菌不能生长或生

长缓慢，在人工培养基上被快速生长的微生物因

竞争营养生态位所抑制。为了克服潜在的技术瓶

颈，建立了植物内生细菌的免培养测定法，其

中包括核酸测定、免疫组化检测、显微镜观察

等[20]。高通量技术在传统方法的辅助下可大大

减少漏筛有价值功能菌株的几率。王红阳等[21]

对比传统分离方法和高通量测序获得的不同药

用植物内生真菌在属水平的多样性，结果发现利

用传统分离方法分离到的内生真菌仅有高通量

测序检测到的真菌数量的 1/10，在属水平同样占

1/10 左右，因此，传统分离方法远不能满足研究

内生菌多样性的分离要求，利用 DNA 提取、高

通量测序和生物信息分析可弥补传统方法的不

足。然而，高通量技术不仅有核酸测定，还有细

胞高通量表型分析的技术，如表型微阵列是   
近 20 年发展起来的新型表型芯片技术，可同时

定量分析数千个细胞表型，还提供了测试基因功

能和改进基因组注释的方法，与高通量测序技术

相比，表型分析是在活细胞上进行的，从而提供  
有关全细胞性能的全面信息[22]。然而，Woźniak
等[23]利用 Biolog GEN III 微孔板对内生细菌进

行表型分析和鉴定，根据 Biolog GEN III 数据库

中广泛的物种库捕获和分析结果，与基于 16S 
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rRNA 基因测序的鉴定结果进行比较，结果表明

内生菌分离株的鉴定存在一定程度的不确定性，

可能会因为微生物代谢活性较低或微生物产生

突变导致错误识别。传统内生菌生理生化鉴定系

人工操作，可能会造成较大误差。此外，实验时

需要使用大量培养基和化学试剂，造成资源浪费

且费工费时。因此，采用自动化技术、微量检测

技术和实时监测技术可以提高实验效率和准确

性，这有助于推动内生菌理化特性鉴定方法的改

善。国内外已兴起了其他分离筛选微生物的新型

技术，如基于光学镊子结合拉曼光谱的细胞分选

技术、荧光活化细胞分选法、基于激光导向前转

移技术的细胞分选技术、基于原位培养的细胞分

离技术等[24]，可弥补传统分离筛选微生物方法

的缺陷和不足，因此有望推动植物内生菌的研究

发展。 

4  内生菌在宿主体内的定殖定

量分析方法 
内生菌的成功定殖受不同因素的影响，包括

植物组织类型、植物基因型、微生物分类群和菌

株类型以及生物和非生物环境条件等，研究目标

内生菌的定殖机制时，可从定殖位置区分目标内

生菌在宿主植物中的位置，并有利于研究内生定

殖成功的重要决定因素及促生机制，研究方法主

要 为 标 记 技 术 包 括 绿 色 荧 光 蛋 白 (green 

fluorescent protein, GFP)标记法、抗生素标记法

和基因标记法[25]。 

GFP 标记技术以其性能稳定、表达与受体

细胞无关、方便检测等优点被许多研究者所采

用。Zhao 等用 GFP 标记报道了 GFP 标记的绿针

假单胞菌(Pseudomonas chlororaphis)菌株 Zong1
在 Sophora alopecuroides 根组织或根瘤中的定 
殖[26]。Pal 等[27]使用 Syto-9 荧光染色在荧光显微

镜下观察由内生菌处理的玉米幼苗根部，以评估

引发细菌分离株在根薄壁组织和根毛上的定殖

模式，结果在阳性处理过的幼苗中，可在其根表

面、根毛和根薄壁细胞之间的细胞间隙观察到细

菌的定殖。 
抗生素标记法主要靠菌株的自生抗性或者

人工诱化，筛选高抗抗生素的菌株变体，具有造

价低、使用范围广的特点，但是定量不准确，如

利福平、卡那霉素、氨苄青霉素、红霉素、青霉

素、卡那霉素等标记方法可鉴定内生菌在植物组

织的耐药和定殖情况[28-29]。高振峰等[18]从 58 株

内生细菌中选取了对番茄灰霉病有良好抑菌效

果的内生细菌，并采用利福平抗性菌株诱导标记

法测定内生细菌的定殖。目前抗生素标记法的研

究不仅有单抗生素标记，还有多种抗生素同时标

记，有研究通过多抗生素诱导法得到了 Bacillus 

subtilis DZSY21，该菌株具有卡那霉素和氯霉素

两种药物的抗性，通过透射电子显微镜观察到菌

株 DZSY21 能够在玉米叶中定殖[30]。 

基因标记法如特异性寡核苷酸片段标记法

灵敏度高、特异性强，还可再借助激光扫描仪

或者荧光显微镜对目标内生菌的 RNA 或者

DNA 与核酸探针杂交以后荧光信号进行观察，

使检测更为准确，该技术为寡核苷酸探针标记

荧光原位杂交(fluorescence in situ hybridization, 

FISH)。FISH 除了对单个菌株进行基因标记，还

可对两个及多个菌株进行标记，有实验对 3 种内

生菌同时接种的植物进行寡核苷酸探针双重标

记荧光原位杂交(double labeling of oligonucleotide 
probes for fluorescence in situ hybridization, 
DOPE-FISH)，选定靶向 3 种内生菌 23S rRNA

基因的 3 种探针与有机染料偶联，结合共聚焦

显微镜，研究发现不同的内生菌定殖在不同的

组织中[31]。内生菌标记方法的多样可使内生菌
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在植物中定殖定量直观分析、为解析内生菌对

病虫害的拮抗机制，探讨内生菌与植物的互作

提供多种方法选择，并从中寻找潜在的新生物

制剂、作用信号分子发挥着积极的贡献。基因

标记法还有寡核苷酸芯片标记法，主要用于调

控基因的突变分析，有利于研究植物内生菌的

定殖基因[32]。 

5  植物内生菌的功能研究技术 
5.1  抗逆和促生作用测定方法 

许多研究已明确有益内生菌可以促进宿主

植物生长和增强宿主抗逆性，对有益内生菌的筛

选通常分为几个步骤：环境压力测试(高温、抗

生素、盐和干旱、病虫害等)；植物促生长性状

和代谢能力(IAA 和铁载体产生、ACC 脱氨酶活

性、磷酸盐溶解能力等)；通过盆栽/田间试验对

所选内生菌的影响进行定量分析[33-34]。例如，

Zhao 等[35]使 276 株内生细菌处在大豆疫霉病

(Paenibacillus polymyxa)环境压力下，筛选出 6 株

抑制活性大于 63%的菌株，除了对病原菌有拮

抗作用外，经过促生性状分析，6 株菌均能产生

铁载体和 IAA，其中 5 株菌能固定氮，内生菌在

抑制植物病原菌和促进植物生长方面具有多种

功能；在盐胁迫下赵龙飞等[36-38]，通过生化反应

测定了接种过相关内生菌植株的过氧化物酶、过

氧化氢酶、活性脯氨酸、丙二酸、超氧化物歧化

酶等活性，这些酶对植物具有修复作用，有效缓

解盐胁迫对植物的伤害，提高植物的抗胁迫能

力，利用生化指标推断内生菌对植物有促生抗逆

作用；Govindasamy 等[39]从高粱根组织中分离出

4 种植物根际促生菌，评估了其在干旱易感高粱

[Sorghum bicolor (L.) Moench]基因型(R-16)中诱

导干旱胁迫耐受性的能力，并在干旱胁迫下将分

离株内生菌对种子进行接种处理，之后进行盆栽

试验，测定根系指标即根长、根干重和根系表面

积，以及对植株相对含水量和细胞膜稳定性指数

等生理反应进行测定，结果表明其根际内生菌可

以改善植物生长，而且通过对高粱干旱响应基因

的差异表达分析，在内生菌处理的植物中观察到

干旱响应基因的上调。 
上述传统筛选抗逆或促生长内生菌面临某

些局限性，例如传统方法需要很长时间来筛选目

标内生菌；最佳菌株难以确定，因为最佳特性并

不总是出现在一种菌株上；由于内生菌对环境胁

迫的抗性和植物生长促进性状与植物修复效率

不严格相关，因此促进效率不显著，加大了筛选

难度，有必要开发更准确、更省时的内生菌筛选

方法。Liu 等[40]为内生菌筛选提供了一种新型高

效的方法，设计了一套用于内生菌筛选的微流控

装置，应用微流控装置筛选具有促进植物生长和

积累重金属能力的内生菌，并验证了微流控法在

重金属条件下内生菌对植物的修复参数，而且与

传统方法数据接近，微流控设备实现了对内生菌

接种引起的植物根微小变化的观察和分析，这使

得在短时间内评估植物生长状态的变化成为可

能，微流控芯片中培养根系生长可以方便地成像

和定量分析，而无须人工干预，使数据更加准确。

该方法有望推广至固氮菌、磷酸盐溶解菌、重金

属解毒和污染物降解菌选择。随着高通量生物技

术的发展，研究者们已开发了多种组学方法，并

利用其对内生菌诱导植物抗病机制及植物-内生

菌相互作用机制进行初步研究，基因组学研究整

个基因组序列，转录组学研究 RNA 和基因表达

模式，蛋白质组学研究动态蛋白的结构、功能和

相互作用，代谢组学旨在了解特定生物体中代谢

物的合成、分解和转化[41]。 
如 Lery 等[42]通过基于质谱的蛋白质组学分

析，鉴定了内生菌 Gluconacetobacterdiazotrophicus
与两个不同基因型甘蔗相互作用的差异表达蛋

白，揭示了在内生菌与植物细胞识别中起重要
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作用的蛋白质，分析了内生菌 G. diazotrophicus
在甘蔗中定殖和防御机制的早期信号传导，相

关数据还可丰富现有的蛋白质组学数据库。 

5.2  内生菌次生代谢产物研究技术 
在研究内生菌代谢物抗菌抗氧化的药用价

值方面，如紫杉醇、丹参酮、鬼臼毒素、石杉碱、

喜树碱和白藜芦醇等重要化合物，在从内生真菌

中提取后已被有效分离和表征，它们具有重要的

药用价值，开发和研究植物内生菌资源已经成为

当今研究的热点之一[43]。Zhao 等[44]从药用植物

黄精(Polygonatum sibiricum)中分离出内生菌，测

定其抗氧化能力即清除自由基 α-二苯基-β-三硝

基肼的能力，利用气相色谱-质谱(GC-MS)分析

鉴定次级代谢物且结合化学指纹图谱鉴定了已

知和未知化合物的谱图，结果测定了 8 种明确的

化合物是活性粗提物中含量最丰富的化合物，具

有显著抗菌和抗氧化特性。由于许多内生真菌会

产生有毒的次生代谢物，所以有必要在体外进行

毒性检测，如 Singh 等[45]将内生真菌分离物在麦

芽提取物培养基中培养，并使用艾姆氏实验

(Ames test)方法，即鼠伤寒沙门氏菌组氨酸营养

缺陷型 His(‒)菌株和中国仓鼠卵巢细胞(CHO)细
胞系分别评估真菌提取物的致突变性和细胞毒

性，研究表明该提取物本质上是非致突变和非细

胞毒性的，可用于制药行业。植物病原菌对抗菌

素耐药性和多重耐药微生物的出现已成为当今

世界一个严重问题。研究表明，内生菌可以通

过产生抗菌次级代谢物直接限制病原体损伤，

或刺激植物诱导的全身抗性间接控制植物病原

体[46]。因此，借助交叉学科如基因组学、蛋白

组学、合成生物学等方法和手段深入挖掘内生

菌次生生物活性代谢物，探索内生菌代谢物与

宿主植物之间的相互作用机制，将有利于发现

新的代谢基因和次生代谢途径，为抗病育种提

供新策略。 

通过同源重组进行基因工程已广泛应用于

真菌功能基因组学研究，但许多丝状真菌的同

源重组修复效率普遍较低，基于 CRISPR/Cas9
技术的基因组编辑已成为提高丝状真菌所需代

谢物产量的有用工具，靶向和筛选新型生物活

性次级代谢物的成功率已提高，并且可以在有

益内生菌中以更快的速度标记和鉴定生物合 
成遗传簇[47]。Gakuubi 等[48]利用 CRISPR/Cas9
核糖核蛋白介导的基因组编辑技术验证了 
Lophiotrema 囊菌属内生真菌中参与棕榈霉素和

黑色素生物合成的基因簇。研究者曾提出利用

CRISPR/Cas9 技术提高内生真菌的洛伐他汀和

紫杉醇产量，所以是否可以通过同时过表达关键

调节酶和阻断竞争途径来增加代谢物的产量，还

需进一步验证[49]。Xu 等[50]成功开发了用于内生

真菌 Pestalotiopsis fici的 CRISPR/Cas9 依赖性基

因组编辑系统，通过将 CRISPR/Cas9 系统引入

内生真菌，改进了聚乙二醇介导的原生质体转化

方法，与根癌农杆菌介导的转化等传统方法相

比，CRISPR/Cas9 应用后内生 Pestalotiopsis fici
的位点特异性基因插入和编辑效率分别提高了

48%和 44%；同时将 DNA 片段(5‒10 kb)缺失的

遗传操作时间缩短至 1 周，CRISPR/Cas9 的辅助

研究可将特定遗传变化引入内生真菌基因组，使

其能够研究基因的功能，改善其促进植物生长的

特性，创造新颖有益的内生菌，挖掘更多次生代

谢产物。 

6  展望 
对内生菌的分离、筛选及鉴定，有助于发现

微生物新资源，以扩大对微生物圈的认识，促进

对内生菌类群特征的了解。内生菌对植物抗菌

性、抗逆性的研究有利于农药制剂的研发。深入

研究内生菌与宿主植物的共生机制，尤其是在药

用植物中利用内生菌上调植物药物成分引起研
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究者的关注。根据环境和植物种类的不同，选择

合适的接种方式，有利于促进田间试验的成功

率。分子生物学、微生物学、基因组学、代谢组

学等一系列科学技术手段相继取得重大突破，成

为我国农业绿色发展的强有力“助推器”[51]。近年

来，植物内生菌研究已经成为多种交叉学科研究

的热点，虽然采取很多传统方法对内生菌进行了

探索，但效果不明显。灵敏、高效、科学、标准

化的内生菌测定方法是系统研究内生菌特点和

功能的基础手段。目前亟待创新有效的科学技术

和方法来解决可培养和不可培养内生菌、内生菌

定殖及对宿主代谢、抗逆、抗病、促生等系列问

题，以探索内生菌-宿主间的互作机理。因此，

农业绿色发展的前提是技术的进步，混合接种效

果的优化、促生菌促生基因的功能分析和调控通

路研究、组学技术的综合应用等将是未来研究植

物内生菌的重要领域。 
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