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旱区土壤微生物组与土壤健康评价* 

焦  硕，戚杰军，刘纪爱，刘  禹，舒敦涛，李哲斐，陈卫民，韦革宏† 
（西北农林科技大学，陕西杨凌 712100） 

摘  要：土壤健康在维持粮食生产、动植物和人类健康方面具有重要作用，是实现农业可持续发展的根本。土壤微生物作为

土壤中最具丰富性和多样性的有机生物体，包含细菌、真菌、原生生物和病毒。它们驱动着碳、氮、磷、硫等元素循环过程，

并与植物初级生产力和土壤健康息息相关。旱区约占全球陆地表面积的 41%，维系了全球约 38%以上的人口。西北干旱半

干旱区是我国的重要粮食生产后备区，由于其土壤生态系统的复杂性、脆弱性和敏感性导致该地区土壤健康状况相关研究仍

缺乏。本文围绕微生物在土壤健康相关生态系统服务如调控作物生长、消减连作障碍、改善水体质量、维持人类健康、缓解

气候变化影响和促进碳固存中的贡献，揭示了土壤微生物在维持土壤健康中的关键作用，归纳了土壤微生物作为土壤健康评

价指标的发展历程和研究进展。同时介绍了旱区土壤微生物自身特征并总结其对于水分胁迫的响应，归纳了旱区土壤健康研

究进展。最后对土壤微生物组与旱区土壤健康研究进行了展望，以期为利用土壤微生物资源维持和改善旱区土壤健康状况提

供科学指导。 

关键词：旱区；土壤健康；土壤微生物组；生态系统服务 
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Soil Microbiome and Soil Health Assessment in Arid Regions 

JIAO Shuo, QI Jiejun, LIU Jiai, LIU Yu, SHU Duntao, LI Zhefei, CHEN Weimin, WEI Gehong† 

( Northwest A&F University, Yangling, Shaanxi 712100, China) 

 

Abstract: Soil health plays important roles in maintaining food production, plant, animal and human health, and is the foundation 

of sustainable agricultural development. Soil microorganisms are extremely complex and diverse, including archaea, bacteria, 

fungi, protists, and virus. They participate in a variety of ecosystem functions and services, such as primary production, nutrient 

cycling, decomposition, climate regulation and pathogen control, which are closely linked to global food supply and soil health. 

Arid regions account for about 41% of the world’s land surface and sustain more than 38% of the world’s population. As an 

important grain production reserve area in China, the arid and semi-arid region of Northwest China still lacks research on soil 
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health, due to the complexity, fragility and sensitivity of soil ecosystems in this region. In this review, we summarize the 

relationship between soil microorganisms and the ecosystem services that related to soil health, including plant growth regulation, 

continuous cropping barrier reduction, water quality improvement, human health maintenance, climate change mitigation, and soil 

carbon sequestration, suggesting the important roles of soil microbiome for soil health. In addition, we review the development of 

soil microorganisms as indicators in soil health assessment in arid region. Meanwhile, we introduce the characteristics of soil 

microbiome in arid region and their responses to environment stresses, particularly drought. Besides, the research progresses of 

soil health in arid regions are summarized. Finally, we prospected key research questions of soil microbiome and soil health in 

arid region, and provide new insights for applying soil microbial resources to maintain and improve soil health in arid regions. 

Key words: Arid region; Soil health; Soil microbiome; Ecosystem services 

土壤作为地球表层生态系统中的核心和最为活

跃的圈层，是人类赖以生存和发展的关键物质基础。

土壤健康作为维持动植物和人类健康的基础，是支

撑陆地生态系统功能和服务的关键 [1]。2000 年，

Doran 和 Zeiss[2]首次提出土壤健康的概念，即土壤

维持植物、动物和人类的重要生命系统的持续能力。

与土壤质量的概念范畴不同[3]，土壤健康不仅涵盖

与人类相关的生态系统服务，而且延伸到包括地球

健康在内更广泛的可持续性目标，是地球“同一健

康”（“One health”）的重要组成部分[4]。健康的土

壤在增强作物抗逆、提高土壤肥力和作物产量以及

维持根际生命共同体和区域农业生态系统可持续性

方面发挥至关重要的作用[5]。深入认识农田生态系

统土壤健康特征有助于人们更好地理解土壤微生物

组功能及其介导的养分转化过程，进而为发掘土壤

关键功能微生物资源、提高区域农业生态系统生产

力和保障粮食安全提供重要科技支撑[6-7]。前期评价

土壤健康的指标主要包括物理和化学因素[8]，但理

想的评价指标体系应对管理实践表现出敏感的动态

响应[9]，鉴于传统的物理和化学指标存在敏感性低

和覆盖度差的问题，近期研究提出生物学指标能更

好地指示土壤健康特征[10]。这是由于土壤微生物在

土壤养分转化和肥力提升方面发挥着关键的作用，

是调控和维护土壤质量与生产力的核心，而且土壤

微生物群落对农业管理措施高度敏感[11-15]。因此，

在土壤健康评价体系中纳入更多生物学相关指标是

准确预测土壤健康状况的关键。 

旱区（drylands）约占全球陆地表面积的 41%，

是地球陆地生态系统的重要组成部分[16]。我国旱区

主要集中在西北地区，耕地面积 3.67 亿亩（1 亩为

666.7 m2），作为我国主要的粮食生产后备区，对于

保障国家粮食安全具有重要战略地位[17]。当前，关

于我国土壤健康的研究主要集中于东北平原、华北

平原、长江流域平原和东南丘陵山地等地区[18-19]。

对于西北旱区土壤健康相关研究仍不足。考虑到环

境异质性对土壤性质和微生物群落等因素的影响，

不同地区的度量指标存在差异，需加入地区特异性

指标评估土壤健康状况。西北旱区生态环境脆弱，

干旱、盐碱等恶劣生境及长期粗放式耕作导致土壤

微生物多样性丧失、代谢功能失调、土壤质量下降

等突出的土壤健康风险。由此，评估西北旱区土壤

健康时应充分考虑加入能够表征该地区土壤特征的

生物和非生物指标。值得关注的是，生物指标中涵

盖的土壤微生物可以调控自身代谢或加强种间合作

来抵御逆境胁迫并帮助宿主植物抗逆[20-21]，并改善逆

境条件下土壤养分循环过程。为此，土壤微生物组对

西北旱区土壤健康和农业可持续发展具有重要意义。

进一步研究表明，个体体积小且繁殖速度快的土壤微

生物能够对区域环境变化作出快速响应[22]。而且，

土壤核心微生物菌群可增强群落对环境扰动的抗

性，进而维持生态系统功能的稳定发挥[23]。考虑到

土壤健康指标的敏感性和可检测性，土壤微生物组

更适合作为评价受气候变化剧烈影响的西北旱区土

壤健康的关键指标。 

全球气候变化日益剧烈，国际社会已认识到维

持土壤健康是人类当代及未来生存与发展所面临的

重大挑战之一，采取积极有效措施改善土壤健康已

成为全球共识。对旱区土壤生态系统而言，微生物

特征与旱区生态系统服务功能之间的关系还不清

楚，土壤微生物组在旱区土壤健康中发挥的作用仍

不够明确，这阻碍了基于土壤微生物组的旱区土壤

健康评价指标的发展。因此，如何精准挖掘未知的

土壤微生物组，丰富土壤健康评价指标体系，调控

旱区土壤健康状态，提高旱区农业生态系统综合生
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态效益是未来旱区农业核心技术攻关方向之一。本

文系统综述了土壤微生物组与多重生态系统服务之

间的关系、旱区土壤健康研究进展以及对旱区土壤

微生物组的调控途径，并对未来土壤微生物组和旱

区土壤健康研究趋势提出展望，旨在为实现旱区农

业绿色可持续发展提供重要科学指导。 

1  土壤微生物组调控生态系统服务的

作用机制 

1.1  土壤微生物与作物生产 

作物产量和安全生产是集约化农业的主要目

标，也是土壤健康的一个重要反映，因为它与动物

和人类健康直接相关[24-25]。植物根际促生菌（PGPR）

对植物生长和维持土壤健康维持至关重要[26]。自然

条件下植物宿主通过分泌有机酸、酶、黄酮类物质

和挥发性有机物等根系分泌物定向招募 PGPR，并

通过植物-土壤-微生物反馈环进一步增加土壤养分

有效性，促进土壤养分转化及植物生长[27]。菌根真

菌与植物形成共生体，在获取植物光合作用同化产

物的同时为植物提供氮磷等有效养分来促进植物生

长[28-29]。此外，核心微生物对于作物产量的积极作

用也得到证实[30]。原生生物作为土壤微生物的重要

组成部分，研究表明原生动物中的消费者在土壤中

占主导地位，表明其在营养物质周转和营养水平转

移的重要性[31]。同时，原生生物可通过相互作用影

响细菌和真菌的群落结构从而对土壤养分周转产生

影响[32]。微生物跨界相互作用是实现物质流通和能

量交换的基础[33-35]，研究发现芽孢杆菌和捕食性原

生生物间的互作是提高植物生物量的关键[36]。同时

细菌和真菌间的跨界相互作用能显著抑制植物病害

的发生，从而促进植物生长[37]。最近研究表明微生

物能增加植物的抗逆性，接种来自干旱、高温或寒

冷地点的微生物群落可帮助植物在相应胁迫条件下

表现出更高的存活率，且这些接种的微生物在种植

3 年后的植物根中仍可被检测到[38]。Schmitz 等[39]

研究也表明利用沙漠植物的根际微生物菌群能显著

提升番茄抗盐能力。可见，作物根际稳定和健康的

微生物群落体系对于增强土壤养分转化、防御土传病

害以及最终提高作物产能方面具有重要作用（图 1）。

未来研究应关注微生物介导作物促生和抗逆的潜在

机制，为后续利用微生物资源促进作物生长和粮食

安全提供依据。 

1.2  土壤微生物与连作障碍消减 

连作障碍是农业生产中极为普遍的现象，也

是难以防治的问题。土壤连作障碍形成原因是多

方面的，包括植物化感自毒物质积累 [40-41]、土壤

理化性质劣化 [42]、土传病原菌富集和微生物多样

性下降等 [43-44]，其最终导致作物抗逆性下降、病

害高发、产量减少和品质下降 [45]。化感物质除了

与植物直接作用之外，与土壤中微生物活性和群

落组成密切相关。化感物质进入土壤后作为微生

物碳源使得一些有益微生物数量下降而有害微生

物丰度增加 [46]，土壤细菌多样性下降，所以化感物

质和微生物群落组成综合影响了作物的生长发育。

由于微生物代谢途径多样，筛选化感物质降解菌并

将其使用到连作土壤中，这对缓解连作障碍起到了

一定的作用[47]。此外，通过多元化种植、有机肥等

农业措施改变土壤微生物群落结构和细菌多样性，

这对土壤连作障碍的缓解效果也较为显著[48-49]。连

作中植物残体进入土壤会导致病原菌和寄生性线虫

大量富集，有学者认为在所有连作障碍成因中土传

病害也是导致作物生长受抑制的主要因素[50]。病原

菌拮抗微生物被公认是一种绿色环保的作物土传病

害防控手段，在多种作物中被广泛应用。近年来，

通过分析健康土壤中微生物组成发现其中包含更多

的有益微生物，据此构建人工合成菌群用于土传病

害的防治取得了很好的效果[51]。土壤病毒在防控土

传病害方面也具有重要作用，研究表明通过添加以

青枯菌为宿主的噬菌体可有效防控番茄青枯病的发

生[52]。因此，通过调节微生物组成来消减土壤中化

感物质、抑制土传病原菌和线虫生长、提高土壤细

菌多样性，进而缓解土壤连作障碍方面具有很好的

应用前景（图 1）。 

1.3  土壤微生物与水体质量 

农业肥料使用造成的环境污染是一个全球性问

题，导致水体富营养化，促进有害藻华过度繁殖，

并对饮用水质量产生负面影响[53]。研究表明微生物

通过脱氮作用可降低氮素含量，首先硝化细菌将氮

转化为硝酸盐，然后由反硝化细菌将硝酸盐转化为

N2
[54]。在富磷条件下，微生物通过增加无机磷酸盐

转运蛋白基因丰度对磷进行固定[55]。重金属污染环

境中，微生物可将铅、镉、砷等重金属进行生物转

化以减少有毒重金属物质的传播风险[56-57]。以铅污 
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图 1  土壤微生物与土壤健康间的关系 

Fig. 1  The relationship between soil microorganism and soil health 

染为例，目前消除铅的有效方法是微生物诱导碳酸

钙沉淀技术，其主要原理是脲酶首先将尿素分解为

铵盐和碳酸根离子，随后由表面具有较多负电荷的

矿化细菌通过吸附作用，有效吸附阳离子（如 Ca2+），

进一步形成不规则团聚体形式的 CaCO3 结晶，最终

有效地对金属铅进行沉积[58]。对于镉污染，细菌可

通过胞外吸附、细胞表面吸附和胞内积累等方式减

少土壤中镉的含量[58-59]。此外，硫还原菌和产甲烷

古菌协同调控水稻土中二甲基砷的积累与降解[60]。

土壤微生物可通过土壤有机质的含量来影响水体质

量，研究表明高有机碳含量土壤可通过吸附作用降

低有毒物质含量[61]。因此，利用土壤微生物消减土

壤有害物质含量、减少其向水体传播是保持水体质

量的有效途径（图 1）。 

1.4  土壤微生物与人类健康 

健康的土壤不仅是维持动植物生产力的基础，

而且人类健康在很大程度上也取决于土壤健康，人

类生存繁衍所需的必要元素均来源于粮食作物。微

生物一方面可调控土壤中养分的有效性来影响作物

生长，另一方面可通过植物-微生物互作来调控作物

品质[62]。例如，土壤微生物可影响微量元素循环从

而决定作物中微量元素的积累[63]，进而对人类健康

产生影响。另一方面，土壤是抗生素抗性基因的重

要来源[64-65]，随着人类活动影响的加剧，粪肥、污

泥农用及再生水灌溉等因素使得土壤抗生素抗性基

因水平显著升高[66-69]。土壤-植物系统是抗生素抗性

基因从环境向人类传播扩散的重要途径之一，是环

境抗性基因人群暴露的主要来源[70]。当人们摄入生

食的蔬菜、水果等时，蔬果携带的抗性细菌和抗性

基因将直接进入人体，从而对人类健康造成潜在威

胁[71]。但是抗生素抗性基因的传播并不完全是有害

的，研究表明抗生素抗性基因与抗噬菌体侵染相关

基因可同时进行水平转移，抗生素抗性基因的转移

可赋予细菌抗噬菌体侵染能力有利于细菌群落的稳

定，从而对细菌介导的养分循环具有积极影响[72]。

同时，土壤病毒也是人类健康的危害之一，病毒

作为非细胞生物只能通过宿主寄生来进行繁衍，

土壤微生物可作为土壤病毒的主要载体进入人体

并危害人类健康 [73]。土壤微塑料作为重要的环境污

染物，在人类血液中已经被发现并且与人类疾病相

关[74]。土壤微生物作为主要的分解者，其决定土壤

中微塑料的含量，是消减微塑料危害的有效途径[75]。

气候干旱的加剧可显著增加病原微生物的丰度[76]，

使得其分泌的有机毒素可通过食物链进行传播而危

害人类健康。总之，土壤微生物作为作物生长和养

分循环的重要调控者，在驱动生物地球化学循环的

过程中会携带不利于人类健康的抗生素抗性基因或

有机毒素，进而影响人类健康。因此，有效操控土

壤微生物群落对维持人类健康至关重要（图 1）。 

1.5  土壤微生物与碳固存 

2020 年我国提出“碳达峰”和“碳中和”“双

碳”目标，土壤作为陆地二氧化碳排放的主要来源

对于实现“双碳”目标具有重要意义。土壤微生

物通过呼吸作用降解有机碳产生二氧化碳，据估

算每年陆地生态系统排放的碳中有约 1/2 来自于

异养微生物呼吸 [77]。最近研究表明干旱条件下微生

物多样性损失并伴随自身活性下降导致二氧化碳排

放降低和土壤碳含量增加[78]。微生物碳利用效率指

征微生物利用外源碳合成自身生物量的效率，其与

全球尺度下的土壤碳含量显著相关，表明微生物自

身特性在土壤碳周转中的重要作用[79]。病毒作为最

丰富的生物实体，可以通过裂解作用影响微生物的

丰度和群落结构进而影响土壤碳循环。例如，土壤

病毒可通过病毒分流和病毒穿梭两种途径影响土壤

中有机碳含量。最近研究指出土壤噬菌体可通过“穿

梭体”增加顽固性可溶性有机碳的成分[80]。除活性

微生物外，微生物残体同样对土壤有机碳含量具有

重要作用。微生物残体是土壤有机碳的重要组成部

分，其可与土壤矿物相结合形成矿物结合态有机碳，

这种稳定的碳组分被认为是气候变化背景下增加土
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壤碳固存的有效途径[81]。西北旱区气候干旱，深刻

理解该地区微生物与土壤有机碳之间的关系，对于

理解旱区土壤碳周转过程和增加土壤碳固存具有重

要意义（图 1）。 

1.6  土壤微生物与气候缓冲 

气候变化是造成生物多样性丧失和陆地生态系

统功能改变的重要因素[82-83]。土壤微生物在面临增

温、降雨、大气氮沉降等气候变化共同影响时，其

活性动态对于维持区域土壤生态系统功能稳定，增

强区域农业生态系统气候韧性至关重要[23]。研究表

明土壤革兰氏阳性菌和阴性菌的比值是青藏高原土

壤有机碳分解温度敏感性的主导因素，对于减少土

壤碳损失和二氧化碳排放具有重要意义[84]。旱区降

雨稀少，水资源匮乏是制约旱区社会经济发展的关

键障碍因素之一。近期研究揭示，土壤微生物群落

可在周期性干旱扰动下产生生态记忆，导致其在后

续干旱时表现出更强的抵抗力和恢复力，并维持土

壤生态系统功能[85]。研究也指出土壤中真菌群落在

响应干旱时较细菌具有更高的稳定性[86]，后续可更

多考虑利用真菌资源来抵御干旱所带来的负面影响。

由于全球二氧化碳排放的增加和工业化的快速发展

导致大气温度和自然氮沉降速率显著增加。研究表明

长时间增温导致微生物群落结构显著变化，并且通过

增加甲烷氧化基因和降低产甲烷基因，增加土壤微生

物对甲烷的吸收使土壤成为碳汇[87]。同时，长期增

温可增加微生物间相互作用和稳定性，表明保持微

生物相互作用对于减轻变暖引起的生物多样性丧失

对生态系统功能的不利影响至关重要[88]。原位模拟

实验表明氮添加导致微生物多样性下降，并降低土壤

二氧化碳排放有利于土壤碳固存[89]。土壤病毒作为

影响微生物群落组成的重要因素，在维持气候变化下

的微生物群落组成和养分循环方面具有重要作用。研

究表明气候扰动可改变土壤病毒群落结构，从而导致

微生物群落结构发生显著变化并最终影响土壤碳周

转过程[73]。未来研究应重点关注微生物抵御逆境胁

迫的潜在作用机制，为精准发掘微生物资源缓解气候

变化带来的潜在影响提供重要理论依据（图 1）。 

2  土壤微生物作为土壤健康评价指标

的发展 

准确全面的评价指标对于评估土壤健康状况至

关重要。传统的土壤质量评估指标包括物理指标（土

壤粒径、团聚体稳定性、含水量、容重和最大持水率

等）和化学指标（pH、电导率、阳离子交换容量和有

效土壤养分等）[89]。目前，土壤健康的评估框架包括

了物理、化学和生物过程指标，例如美国康奈尔土壤

健康综合评估框架（Comprehensive Assessment of 

Soil Health，CASH）和土壤管理评估框架（Soil 

Management Assessment Framework，SMAF）。如前

所述，土壤微生物组参与和调控关键的生态系统服

务，但现有土壤健康评价体系并没有纳入微生物物

种和多样性信息[90-91]。而使用单一指标评估在物种

数量上具有压倒性优势的微生物并不全面，将微生

物功能指标整合至土壤健康评估体系才更为可靠和

具有说服力。 

越来越多的土壤学家建议将微生物指标纳入土

壤健康评估框架中来，也有越来越多的以微生物为

基础的土壤健康评价指标在许多领域广泛使用。目

前已有多种微生物和微生物过程指标被用于表征土

壤健康，如微生物酶活性、微生物多样性、微生物

生物量、细菌真菌比、硝化微生物丰度、细菌真菌

病原体、植物根际促生菌、菌根真菌丰度、微生物

功能基因组成和丰度、菌群网络复杂性与稳定性、

碳氮磷硫元素转化速率等[92]。微生物酶活性与土壤

物理化学性质、微生物多样性及微生物活性高度相

关，可用作土壤多功能性的量度；功能基因与微生

物的生物地球化学循环密切相关，可用于量化土壤

关键过程速率和养分利用效率[93]；构成物种与基因

互作网络中的关键节点的微生物类群或者功能类群

与土壤生态系统的复杂性和稳定性息息相关，可用

于锚定决定土壤微生物代谢功能的核心微生物[94]；

土壤中病原菌或病毒可作为诊断植物健康和土壤质

量优劣的重要指标；农田生态系统地上作物生产力

的高低也与地下土壤健康有着紧密联系等[95]。但土

壤健康评价体系中生物指标所占比例仍不足 20%[96-97]，

主要由于其对生态系统功能的影响机制不明确。将

微生物指标纳入土壤健康评估框架中，已在国际科

学界中产生广泛共识。由此，建立标志土壤健康的

关键生物学指标并界定其内涵对于理解农田生态系

统功能稳定性与作物生产力的生态关联至关重要。 

3  旱区土壤微生物与土壤健康研究进展 

由于持续性干旱、气候变暖和人为活动加剧，旱
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区土壤生态系统功能和服务显著降低[98]。在旱区，土

壤动物和植物多样性较低，而土壤微生物对于维持该

地区的生态系统功能（如养分循环）至关重要[99]。全

球土壤微生物生物地理分布模式研究表明旱区土壤

微生物组成和结构与其他地区显著不同，参与养分

循环相关功能的微生物多样性较低[100]。干旱地区土

壤微生物群落结构主要受非生物因素驱动[101]，气候

变化导致的干旱会显著影响微生物多样性、群落组

成和共发生关系[102]。随着干旱程度的加剧，旱区土

壤中核心功能类群的丰度显著下降，氮循环相关功

能也明显减弱[102]。此外，研究显示，土壤遗留效应

对微生物群落和功能具有重要影响，当功能受到群

落组成影响时，土壤群落不一定能够在更加极端或

更频繁的未来干旱期间维持相同的功能。干旱可能

会继续影响微生物群落组成，例如，在具有干旱历

史的土壤中，真菌比例往往会增加，而细菌的比例

和多样性则降低[103]。除直接影响微生物群落外，干

旱还可以通过影响土壤有机质的周转间接影响土壤

细菌群落[104]。在干旱条件下，革兰氏阳性菌相对于

革兰氏阴性菌具有更高的抗性。变形菌作为一种革

兰氏阴性菌，在土壤中具有重要作用，并参与碳、

氮和硫的循环，因此，干旱可能会对土壤中的多个

养分循环过程产生不利影响 [105]。最近的研究还表

明，微生物的抗旱性会导致土壤有机质的稳定性降

低[106]。此外，许多研究已经证实，相较于细菌，真

菌具有更强的抗干旱特性。丛枝菌根真菌作为植物

共生体对于植物的生长发育至关重要。在轻度到中

度干旱条件下，由于植物获取养分更加困难，丛枝

菌根真菌的侵染率将会增加，导致植物与真菌之间

的共生关系更加紧密。然而，在重度干旱情况下，

真菌和宿主之间的“资源竞争”可能会导致植物生

长受阻[107]。 

全球气候正在显著变暖。20 世纪中叶以来，全

球平均温度每 10 年增速达 0.15℃，预计到本世纪中

期，气候系统的变暖仍将持续，气候变化的不利影

响和风险将不断加剧。在此背景下，21 世纪末干旱

半干旱区面积将占全球陆地表面的 50%以上。旱区

作为对气候变化异常敏感的生态脆弱区之一，干旱会

导致土壤水分有效性显著降低，并直接影响土壤养分

循环。研究表明，随着干旱程度增加，土壤有机质、

全氮、全磷等土壤有效养分含量呈下降趋势[108]。进

一步研究表明，干旱可导致土壤碳、氮和磷循环发

生解耦，不利于土壤的养分供应，严重阻碍了植物

的正常生长发育[109]。此外，干旱是陆地生态系统植

被覆盖率下降的主要驱动因素。干旱程度的加剧会

通过降低植物凋落物质量，改变根系分泌物种类和

数量，最终影响土壤有效养分含量[110-111]。尤其，干

旱显著降低了有机生物体相关活性，使得土壤凋落

物的降解速率和土壤养分周转速率变慢甚至停滞，

最终影响地上植被的养分获取和土壤养分积累。研

究表明干旱是原生生物群落结构的主要影响因素，

干旱导致原生生物网络的复杂性和稳定性显著降

低，进而影响土壤的养分周转过程[112]。由此，干旱

通过影响土壤有效养分利用水平和植物-土壤间反

馈对土壤健康产生不利影响。 

人为扰动和气候变化导致陆地生态系统土壤退

化，干旱地区尤为严重[113-114]。由于人类活动的加剧，

土地的过度开垦对土壤有机碳产生不利影响[115]。目

前，对于旱区土壤健康的评价方法已经纳入了整体

土壤健康评价框架。一项关于旱区草地土壤健康评

价研究中，作者基于层次分析法对所选定的物理、

化学和生物指标进行加权以获取土壤健康状况。同

时研究也指出干旱地区土壤健康状况同作物产量具

有正相关关系[116]。全球旱地生态系统功能研究也指

出利用与土壤养分循环相关理化性质和生物活性相

关指标评估土壤状况[117]。此外，人类活动对旱区土

壤的影响也主要集中于土壤理化指标和生物相关指

标的变化[118]。然而，现有的评价体系和方法仍然局

限于传统评价框架，主要关注土壤养分循环和作物

生产。因此，其他生态系统服务仍然需要考虑，尤

其是对于环境脆弱的旱区而言，这对于提升旱区土

壤质量至关重要。 

微生物作为陆地生态系统功能的主要驱动者，

是联结地上和地下部分的主要纽带。近几十年研究

表明微生物多样性驱动生态系统功能[119-121]，生物多

样性较高的土壤具有更高养分有效性和潜在植物促

生长能力，并对持续变化的气候具有更高的抗胁迫

能力 [122-123]。微生物由于其环境敏感性以及其对环

境变化的快速响应使其可作为良好的土壤健康表征

指标。将土壤微生物与生态系统功能联系起来对于

深刻理解土壤微生物与土壤健康间的关系具有重要

意义，尤其在生态系统较为脆弱的干旱地区。微生

物可维持干旱条件下生态系统功能的稳定，在维持

旱区土壤养分循环和植物生长中不可或缺[108]。最近
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一项研究发现自养微生物可通过自身的碳固定作用

增加旱区土壤有机碳含量，这表明土壤微生物对于

旱区有机碳的积累具有重要作用[124]。对于土壤氮循

环，干旱条件下活性氨氧化细菌是土壤有效氮水平

的重要调节者[125]。微生物之间的相互作用也是维持

旱区作物生长的关键。研究表明干旱条件下节杆菌

可抑制拟南芥和高粱根系生长发育，然而有益微生

物群落的加入，如贪噬菌属，可有效缓解植物的生

长限制[126]。最近一项基于大尺度的土壤调查实验也

直接证实了细菌和真菌之间的相互作用驱动了旱区

土壤养分循环[127]。干旱条件下病毒在维持土壤健康

方面也具有重要作用，研究表明干旱可导致植物病毒

宿主之间的关系从致病性向互惠性发展，经过干旱环

境进化的病毒株系赋予植物更大的抗旱性从而有利

于植物生长[128]。旱区由于其生态脆弱性，深入阐明

环境扰动下旱区生态系统的稳定性机制对于调控旱

区土壤健康至关重要。基于全球 59 个旱地生态系统

的大尺度研究表明土壤微生物维持了气候变化下生

态系统多功能的稳定[129]。因此，土壤微生物组更适

合作为生态脆弱的旱区土壤健康的关键性评价指标。 

除传统微生物指标外，微生物的遗传和功能特

征同样可作为土壤健康的表征。微生物具有资源获

取、自身生物量积累和抵御逆境胁迫相关功能特征，

在不同环境下其自身性状存在权衡。研究表明，干

旱条件下微生物会增加逆境胁迫相关的能量投入，

细胞渗透压相关基因和代谢产物表达增加，以更好

适应干旱环境[130]。管理措施同样影响微生物的性状

权衡，最近研究表明相对于免耕，常规耕作方式导

致细菌群落具有更大的基因组和 rrn 拷贝数[131]。同

细菌群落一样，随干旱程度增加基因组较大和 GC 含

量较低的真菌类群占主导以减少合成 GC 碱基较大

的能量投入，并且真菌基因组特征与土壤养分含量相

关[131]。未来研究应考虑微生物遗传和功能特征等生

物学相关指标，以丰富和完善逆境（如旱区）土壤

健康评价体系。 

4  展  望 

微生物介导多种生态系统功能并同时参与土壤

碳、氮、磷和硫循环[132]，对于土壤健康至关重要。

多组学技术的发展为特定环境或扰动下微生物的功

能表达和代谢潜力提供了新的视角，但旱区土壤微

生物对于土壤健康的重要性尚未充分揭示。同时，

由于旱区水分短缺显著影响微生物的功能特征，对

土壤健康的影响也未得到充分验证。随着社会的发

展，基于生态系统功能 /服务的评价体系已成为必

要，但现有研究中，土壤微生物对土壤健康的影响

仍较多关注于作物生产，对于其余生态系统服务的

影响和调控机制尚不明确。加强土壤微生物功能研

究，明晰其在土壤生态功能中的作用，利用微生物

资源改善土壤健康状况，对于实现农业绿色的可持

续发展具有重要意义。虽然土壤微生物对于土壤健

康的重要性已得到证实，但旱区微生物与土壤健康

的研究仍未得到广泛关注。未来研究建议从以下几

个方面进行： 

（1）建立旱区土壤微生物与土壤生态系统服

务和功能间的联系  

旱区水资源短缺，导致作物生长受到严重制约。

剖析干旱条件下植物-微生物相互作用关系的改变以

及微生物协同植物抵御干旱的潜在机制对于增加粮

食产量至关重要。随着人类社会的快速发展，健康的

土壤不应只为人类提供基本需求还应从多个方面保

障人类和地球的健康。如今，越来越多的研究人员建

议，几个主要面向非农业土壤服务的新指标，如人类

健康、水质和抵御环境扰动的能力等，需要成为常规

土壤健康检测的一部分。微生物由于其环境敏感性，

揭示干旱胁迫下微生物功能特征的变化并建立同生

态系统功能间的关系对于实现旱区农业可持续发展

至关重要。未来研究应利用宏基因组、宏代谢组和转

录组等多组学手段充分了解旱区土壤微生物在各个

生态系统服务中所发挥的作用和功能，为后续利用微

生物群落提升作物生产、改善水体质量、保障人类健

康和减缓气候变化的负面影响提供依据。 

（2）完善旱区土壤健康评估中的生物指标 

土壤微生物由于其自身的环境敏感性和快速响

应能力是土壤健康的理想指标。但如今土壤健康评

价指标体系中生物指标的比例相对较低，仍以物理

和化学指标为主。考虑到微生物同多种生态系统服

务间的关系，更多的生物指标纳入到土壤健康评价

体系已成为必要。由于旱区气候条件较为恶劣，微

生物将通过调整自身生理代谢活动以适应当前生存

环境。考虑到微生物对于生态系统的重要性，厘清

微生物自身功能特征的改变对生态系统的潜在影响

对于其所维持的生态系统服务至关重要。逆境条件
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下微生物表现出一定的性状权衡，微生物在干旱条

件下逆境胁迫相关性状的表达（如细胞壁合成、胞

外多糖的产生和孢子形成等）导致的生态系统服务

的变化亟待明确。同时微生物基因组特征（如基因

组大小等）也应考虑，最近研究揭示其基因组特征

同土壤养分循环相关[133]。干旱可导致众多病原体的

丰度显著上升并且病原微生物可加速抗生素抗性基

因的传播[134]，在综合评价作物生产、水体质量和人

类健康时，细菌真菌病原菌、寄生虫和抗生素抗性

基因等应纳入到评价体系中。干旱限制微生物活性、

制约土壤养分循环，相关循环的酶活性和土壤呼吸

速率也应纳入到评价体系中，其对气候缓冲和土壤

碳固存至关重要。后续研究应结合宏基因组和宏代

谢组技术挖掘干旱胁迫下微生物功能特征和基因组

特征的改变，将更多的生物指标纳入到土壤健康评

价体系，以更好评估土壤健康状况。 

（3）利用土壤微生物资源提升旱区土壤健康

状况  

微生物维持土壤所提供的多种生态系统功能服

务，利用土壤微生物资源改善土壤健康状况是实现

绿色可持续发展的有效手段。旱区土壤由于长期受

干旱影响，养分含量较低，参与养分循环相关的功

能微生物多样性和活性较低。后续研究应确定具备

提质增效能力的活性功能微生物，并利用高通量分

离技术等精准分离纯化相关菌株。同时结合宏代谢

组学技术，确定利于功能微生物定植和功能发挥的

专性营养物质。采用合成生物学方法，基于“自下

而上”的合成菌群构建策略，构建利于生态系统可

持续发展和环境友好型微生物菌群，促进作物生长、

缓解气候胁迫并保障动植物和人类健康。此外，微

生物群落结构和功能受环境异质性的影响，管理和

区域因素可显著影响群落的功能发挥。后续研究应

充分考虑环境导致的微生物功能差异，构建适用于

旱区土壤健康提升的合成群落，更好地实现农业生

态系统的绿色可持续发展。同时，由于分子技术手

段的快速发展，研究人员可通过分子手段对微生物进

行定向改造，优化微生物特定功能，获取具有更高活

性的土壤微生物从而更高效地提升土壤健康状况。 
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