
   

微生物学报  
Acta Microbiologica Sinica  
2018, 58(2): 202-208  
http://journals.im.ac.cn/actamicrocn  
DOI: 10.13343/j.cnki.wsxb.20170165  

 Review 综述 
 

                           

基金项目：国家自然科学基金(41701293，31400412)；广西重点研发计划(桂科 AB17129009)；湖南农业科技创新项目(2017JC78) 
*通信作者。E-mail：389694762@qq.com 

收稿日期：2017-04-05；修回日期：2017-05-23；网络出版日期：2017-07-10 

根瘤菌生物地理学的研究进展 

刘璐，詹庆才，彭伟正* 

湖南省农业生物技术研究中心，湖南 长沙  410125 

 

摘要：根瘤菌是一类革兰氏阴性菌，能与特定的宿主植物共生形成根瘤，将空气中的分子态氮转变为植

物可以利用的氨态氮。研究根瘤菌的生物地理分布格局及形成机制，不仅具有理论上的意义，还对根瘤

菌接种剂的选择具有指导意义。目前，随着分子生物学技术的发展，以及根瘤菌多样性研究数据的积累，

根瘤菌生物地理学取得了较大的进展。本文综述了根瘤菌生物地理学的研究方法及现状，并对今后的重

点研究方向作了展望。 
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生物地理学 (Biogeography)是研究各种生物

空间和时间分布及其丰度的一个综合性学科，有

助于了解生物多样性产生和保持的机制[1]。相对于

大型生物(植物和动物)而言，微生物生物地理学研

究相对滞后，对微生物是否存在一定的地理分布

格局存在广泛争论[2]。近年来 Fierer 等研究表明

在多尺度空间条件下细菌具有明显的生物地理

分布特征，彻底否定了细菌没有生物地理分布的

说法[3]。 

根瘤菌是一类革兰氏阴性菌，其与豆科植物

形成的共生体系不仅能够自身固氮从而减少化学

氮肥的使用，更能改良土壤结构、提高作物产量[4]。

根瘤菌生物地理学的研究，有助于了解生物多样

性产生和保持的机制，对于根瘤菌菌剂的开发与 

应用具有重要意义[5]。虽然根瘤菌可以脱离宿主在

土壤中腐生或在非共生宿主植物中作为内生菌存

在，但它们的地理分布还是不可避免地受到其宿

主植物分布的影响，这使得根瘤菌生物地理学的

研究更为困难。近年来，随着分子生物学技术的

发展，根瘤菌多样性研究数据的积累，根瘤菌生

物地理学的研究取得了较大进展。本文结合课题

组前期的研究工作，综合国内外最新文献，对根

瘤菌生物地理学的研究现状进行系统的介绍，并

对今后的研究重点进行了展望。 

1  根瘤菌分类研究概述 

根瘤菌是一类革兰氏阴性细菌，其主要特征
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是能与豆科植物共生固氮，但近年来的研究发

现，许多非共生的细菌根据系统发育分析也归属

到根瘤菌的范围内，使得根瘤菌既包括了共生固

氮的细菌，也包括了非共生固氮的细菌[6]。目前，

已 发 现 的 能 结 瘤 固 氮 的 共 生 根 瘤 菌 包 括 属 于

alpha-变形杆菌门的 14 个属的根瘤菌：土壤杆菌

属(Agrobacterium)、异根瘤菌属(Allorhizobium)、

Aminobactor、固氮根瘤菌属(Azorhizobium)、慢生

根瘤菌属(Bradyrhizobium)、德沃斯氏菌属(Devosia)、

中 慢 生 根 瘤 菌 属 (Mesorhizobium)、 甲 基 杆 菌 属

(Methylobacterium)、微枝形杆菌属(Microvirga)、

苍 白 杆 菌 属 (Ochrobactrum) 、 叶 瘤 杆 菌 属

(Phyllobacterium)、根瘤菌属(Rhizobium)、申氏杆

菌属(Shinella)和中华根瘤菌属(Sinorhizobium)/剑菌

属(Ensifer)，以及属于 beta-变形杆菌门的 3 个属

的根瘤菌：伯克氏菌属(Burkholderia)、贪铜菌属

(Cupriavidus)和草螺菌属(Herbaspirillum)[7]。在最

新的分类体系中，对 α-纲内的根瘤菌属进行了重

新划分，新增了副根瘤菌属(Pararhizobium)和新根

瘤菌属(Neorhizobium)[6]。 

根瘤菌物种的准确鉴定是进行根瘤菌生物地

理学研究的基础。随着新的根瘤菌资源的不断发

现和科学技术的发展，根瘤菌的分类方法从以宿

主植物为中心的“互接种族”的传统分类逐步发展

到研究“系统发育关系”的现代系统分类[4]。Colwell

等(1970)首次提出多相分类的概念来研究微生物

多样性，获取微生物表型、遗传型和系统发育等

方面的信息，从而更全面地反映微生物的多样性，

同时也从多个角度验证分类结果是否可靠。根瘤

菌的表型分群主要通过数值分类、细胞脂肪酸组

成分析、全细胞可溶性蛋白电泳以及多位点酶电

泳等方法[6]。根瘤菌的遗传分群主要通过基因组指

纹图谱分析、特定基因序列分析、DNA-DNA 杂交、

G+C mol%及多位点序列分析(MLSA)等方法[8]。 

70%的 DNA 同源性值曾是确定细菌之间是否

为同一种的“黄金标准”之一[6]。Konstantindis 提出

以基因组平均核苷酸一致性(ANI)作为新的细菌

种分类标准，多基因序列分析、全基因组序列比

较来确定种的分类地位已成为确定根瘤菌基因种

的“黄金标准”[9]。虽然全基因组测定方便快速，但

还是需要一定的时间分析和注释。Zhang 等采用多

基因序列(如 SMc00019-truA-thrA)分析发现，以

94%或 96% ANI 相似性作为阈值可以很好地区分

不同根瘤菌物种，此方法与其他持家基因及全基

因组分析结果有很好的一致性[10]。对于 1 个未知

菌株，结合 16S rRNA 基因序列分析和持家基因

ANI 比较，就能快速、准确地确定根瘤菌的分类

地位。 

2  根瘤菌的生物地理学格局 

以前研究认为“微生物无处不在，只是环境选

择而已”，但最近的研究对这一微生物分布的经典

表述产生了争议。虽然许多被 16S rRNA 基因系统

发育定义的细菌种类看似是全球随机分布的，但

这些细菌在基因型或菌株的水平上已经表现出了

地点的特异性或地方特有分布[1]。 

随着对根瘤菌遗传多样性研究结果的积累，

目前对与豆科植物共生根瘤菌的生物地理分布特

征有了一定的了解。国内外学者对大豆根瘤菌进

行了系统的研究，研究表明其具有明显的生物地

理分布特征[11–14]，如在我国新疆地区盐碱土壤环

境中主要是中华根瘤菌属的种群(Sinorhizobium)，

而在东北地区中性偏酸土壤环境中主要存在慢生

根瘤菌属的种群(Bradyrhizobium)。除此之外，其

他一些与栽培或野生豆科植物共生的根瘤菌也存
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在生物地理学分布，如花生、甘草、沙冬青和菜

豆等共生的根瘤菌[15–20]。与这些根瘤菌的生物地

理分布不同的是，有些植物的根瘤菌地理分布大

多不以种属水平为单位，而是多以种下遗传群水

平与地理起源间的对应关系为特点，如蚕豆和其

他野豌豆属的植物无论在什么类型的土壤中都

主要与 Rhizobium leguminosarum 结瘤，但来自不

同地区的菌株遗传类群不一样，这说明宿主植物

对根瘤菌的染色体背景和共生基因的选择存在

差异[21–22]。另外，根瘤菌在共生效率方面也表现

出生物地理学特征，通常高效的共生组合都来自

于同一生态区[23–24]。本课题组前期对喀斯特地区

(碱性土壤)常见的野生豆科植物根瘤进行了调查，

对与其共生的根瘤菌进行系统发育分析，结果表

明在喀斯特生态系统中，与豆科植物共生的根瘤

菌具有高度的区域特异性，以慢生根瘤菌属为主。

且在区域尺度上，来源于同一地点的根瘤菌系统

发育关系较近，表明根瘤菌存在一定的生物地理

学分布格局[25]。 

根瘤菌除了与豆科植物共生之外，还可以脱

离宿主在土壤中腐生，或在非共生宿主植物中作

为内生菌存在[4]。以往对根瘤菌的研究多采用直接

分离田间根瘤或在温室用土壤捕捉的方法，随着

宏基因组学技术在微生物生态学领域的广泛应

用，研究者们开始关注土著根瘤菌的生物地理学

分布特征[26]。在高通量测序中，16S rRNA 基因常

用于环境中细菌多样性的研究，但是由于分辨率

有限，只能将根瘤菌区分到属，寻找高分辨率的

分子标记有助于获得更精确的细菌多样性信息及

其生物地理分布特征[27]。郭慧娟[28]、Vos 等[29]从

rpoB 序列中找到了一段序列，它可以将不同根瘤

菌种很好地区分。Zhang 等[26]通过对 3 个生态区

大豆根际土壤 rpoB 基因的高通量测序，发现土著

根瘤菌在物种水平上也存在着生物地理学分布特

征，且这种分布格局的形成不仅受环境因子的影

响，同时还受宿主植物的影响。 

3  根瘤菌生物地理学格局的形成机制 

微生物生物地理分布格局的形成主要包括

4 个过程：选择、扩散、多样化和漂变 [27]。环境

选择(如 pH、盐度、土壤碳含量等)是决定微生

物分布格局的重要因素，它还能通过影响微生物

的多样化 (如重组和基因水平转移 )来影响微生

物的群落组成[30–31]。在环境因子的选择作用下，

微 生 物 会 呈 现 出 距 离 消 减 关 系 (Distance decay 

relationship)，即地理距离降低，相似性增加[32]。

微生物具有不同的扩散能力，如某些具有孢子结

构 的 微 生物 扩 散 能力 较 强 ，而 Rhizobiaceae、

Bradyrhizobiaceae 和 Xanthomonadaceae 这些共生

微生物种类的扩散能力较差[15]。水平基因转移是

进化多样化的重要方面，如微生物通过水平基因

转移获得抗性基因，从而在环境适应过程中更具

竞争力[33]。在不同的环境条件下，微生物具有不

同的进化速率，这也会影响微生物的地理分布格

局。生态漂变对低丰度物种的影响更明显，可能

造成局部的物种灭绝，通过改变物种的相对丰度

来影响微生物群落组成[27]。 

在传统生物地理学研究中，已发展了相关的

理论用于解释大型生物空间分布格局的形成机

制，如特别强调历史进化因素(如距离分隔、物理

屏障、扩散历史和过去的环境异质性等)和当代环

境因子(如光照、温度、土壤 pH 和营养状况等)的

相对作用[1]。目前，对微生物生物地理分布形成机

制的研究，主要有 2 种方法，一种是要区分当代

环境因子以及历史进化对生物地理分布的影响；
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另一种是基于基础的生态学理论，用集合群落理

论和生物多样性中性理论来解释现有的这种生物

地理分布特征[1–2]。历史进化因素和当代环境因子

对其空间分布格局的影响具有尺度依赖性[34]。不

同尺度下历史进化因素和当代环境因素对微生物

地理分布的影响程度不同，一般认为在较大空间

尺度下历史进化过程起主导作用，在小空间尺度

下当代环境因子对空间分布格局进行细部改造[2]。 

对根瘤菌而言，其生物地理分布特征是长期

进化过程和当代环境共同作用导致的结果，同时

也受到宿主植物的选择作用[35–36]。不管是分离于

根瘤中的根瘤菌或是土著根瘤菌，其分布均与地

理距离显著相关[22, 26]。环境选择是影响根瘤菌生物

地理学分布格局的重要因素，pH、有机质、速效

磷、速效钾、海拔等通过影响根瘤菌的竞争能力，

进而影响根瘤菌的地理分布与种群丰度[14,30–31,35]。

另外，宿主植物基因型(品种)也显著影响根瘤菌的

生物地理分布格局，其在选择根瘤菌的染色体遗

传背景和共生基因背景方面发挥主要作用，能够

优先选择具有强竞争结瘤能力和高效固氮能力的

根瘤菌[37–38]。在适应当地环境的过程中，根瘤菌

与宿主植物存在共进化[39]。而且，根瘤菌的染色

体基因与共生基因可能对环境的响应方式不同，

共生基因能够发生水平转移，从而导致不同的进

化历程[33]。这些数据可为根瘤菌生物地理学现象

提供一些解释，但对根瘤菌生物地理学格局的形

成机制的认识，仍需要更多的数据积累。 

4  不足与展望 

与微生物生物地理学的研究一样，根瘤菌生

物地理学研究也以物种分类(Taxonomy)为基础，

探讨地理距离与物种的关系[13,22]。事实上，相同

或相似的物种(基于 16S rRNA 序列)，在不同的环

境中其功能特征(固氮、结瘤能力等)可能差异较

大[1]。目前，基于物种分类的微生物生物地理学的

研究，并不能很好地解释物种共存机制及预测微

生物群落对环境的响应机制[40–41]。已有研究表明，

相比于染色体基因(16S rRNA)，功能基因(如结瘤

基因 nodC)与根瘤菌生物地理分布格局的关系更

为密切[34]。在今后的研究中，应基于分子生物学

手段尤其是高通量测序技术的应用，从基因组学、

蛋白组学、转录组学和代谢组学水平上，将目前

基于物种分类的根瘤菌生物地理学研究转向基于

功能特征的根瘤菌生物地理学研究，重点加强基于

固氮基因、结瘤基因的根瘤菌生物地理学的研究。  

现有研究表明，宿主及土壤环境是影响根瘤

菌生物地理学分布格局的主要因素，但对迁移、

扩散、基因分化、基因流、物种灭绝等历史过程对

根瘤菌生物地理分布格局的影响研究相对较少[33]。

此外，从生态学和遗传学对根瘤菌生物地理分布

的解释，仍需要更多的试验验证。在今后的研究

中，有必要结合宏基因组学技术，对具有生物地

理分布特征的种群进行种群遗传学分析，分析特

定种群的遗传重组、选择、迁移和突变等在微生

物生物地理分布模式形成中所起的作用，探讨根

瘤菌基因组的进化方向和特点。同时，采用控制

试验和多元统计分析，定量表征历史过程和当代

环境因子对维持当前的根瘤菌生物地理分布格局

的相对贡献。在此基础上，发展相应的理论模型

用于解释根瘤菌生物地理学格局的形成机制及根

瘤菌物种形成和适应规律。 
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Abstract: Rhizobia are Gram-negative bacteria that can form a nodule with specific host plants, which can 

transform nitrogen in the air to ammonia nitrogen for plant utilization. Studying on the biogeographical pattern of 

the rhizobia is not only theoretically meaningful, but also helpful to guide the selection of rhizobial inoculant. At 

present, with the development of molecular biotechnology, and the accumulation of rhizobia diversity research data, 

rhizobial biogeography has got great progress. This paper summarizes the current researches of rhizobial 

biogeography, and indicates the direction in future research. 
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