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中国土壤生物学研究的回顾与展望3

曹　慧　崔中利　李顺鹏 ­

(南京农业大学农业部农业环境微生物工程重点开放实验室 ,南京　210095)

　　摘　要　　土壤生物是土壤发生与发展的重要推动力 ,是土壤生态系统中最为活跃的组成部分。本文

在系统查阅近 10年来国内外土壤生物学文献的基础上 ,分析了中国土壤生物学研究的现状特点 ,从土壤生态

学、土壤生物化学、土壤微生物学、土壤―植物系统、土壤动物学几个方面概括了土壤生物学研究的主要进

展。结合国际土壤科学发展的前沿和热点问题 ,建议重点开展土壤生物与全球环境变化、土壤生物与土壤质

量、土壤生物多样性与生态功能、微生物宏基因组学与活性物质开发、土壤污染与生物修复、土壤酶学与元蛋

白质组技术等方面的研究。
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　　土壤生物学是传统土壤科学的重要研究内容 ,

也是现代土壤科学的研究热点和前沿。土壤生物

包括土壤微生物、土壤动物和土壤低等植物三个部

分 ,其种类丰富、数量巨大 ,参与土壤有机质的分解

与合成、养分的释放与固定等过程 ,与土壤团聚体

的形成以及污染物的降解等密切相关 ,因而在可持

续农业、环境保护和资源开发等方面发挥着重要作

用。可以说 ,土壤生物学是土壤科学一个永恒的研

究内容 ,随着分子生物学和现代分析测试技术的广

泛引入 ,土壤生物学的研究也必将进入一个新的发

展时期。

本文在系统查阅近 10年来国内外土壤生物学文

献的基础上 ,分析了中国土壤生物学研究的现状特

点 ,从土壤生态学、土壤生物化学、土壤微生物学、土

壤―植物系统、土壤动物学几个方面概括了土壤生物

学研究的主要进展 ,结合国际土壤科学发展的前沿和

热点问题 ,对中国土壤生物学研究提出了展望。

1　中国土壤生物学研究的现状

近 10年来 ,中国土壤生物学研究队伍不断扩

大 ,研究领域不断拓展 ,研究水平有较大的提高。

从图 1可以看出 ,从 1998年至 2007年的 10年间 ,

中国期刊全文数据库收录的土壤生物学方面的文

章呈现大幅度增加的趋势 , 1998年发表论文 108

篇 , 2007年达到 416篇 ,增加 2185倍。同期 ,土壤

生物学论文占土壤学论文总数 ,由 1998 年的

5195%增加至 2007年的 10170%。土壤生物学论

文数量的持续增加 ,得益于土壤学、环境科学、生物

学等学科的交叉渗透 ,也与新的研究技术和方法的

广泛引入有关 ,尤其是分子生物学技术和现代分析

测试技术长足发展 ,使传统的土壤生物学的研究水

平大大提高 ,目前土壤生物学已经成为土壤科学知

识创新的重要生长点。

图 1　近 10年来中国土壤生物学发表的论文数量

Fig11　Number of papers published in Chinese journals during

1998～2007

注 :数据来源于中国期刊全文数据库 ,在“总目录”下选择查询

　　 范围“土壤生物学”
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中国土壤生物学研究的现状具有以下几个

特点 :

(1) 土壤生物学研究具有不同学科交叉渗透的

知识背景。土壤圈与大气圈、水圈、岩石圈、生物圈

是相互作用的 ,土壤科学的研究与农业发展、环境

保护和资源利用密切相关 ,因而也是农学、环境科

学、生物科学和地球科学关注的内容 ,不同学科的

交叉渗透有力地促进了土壤生物学的发展。

(2) 新的研究方法与技术的广泛引入是土壤生

物学不断创新的推动力。随着科学技术的不断发

展 ,尤其是信息科学、系统科学、计算机科学和现代

分子生物学技术的广泛引入 ,土壤生物学研究无论

从广度和深度方面均有较大的进展 ,新的科学技术

成为土壤生物学发展的重要推动力。
(3) 土壤生物学研究成果丰硕。中国土壤生物

学研究是与国家需求紧密联系的 ,作为一个农业大

国 ,中国的土壤科学研究面临发展农业与保护环境

的双重任务。在此背景下 ,土壤科学研究在污染土

壤的生物修复、土壤质量的生物学指标建立、土地

利用与温室气体排放、主要生物化学过程与土壤养

分释放等方面取得了重要进展 ,为世界土壤科学的

发展做出了贡献。
(4) 土壤生物学研究内容存在不平衡性。土壤

生物学研究内容涉及土壤微生物学、土壤动物学、

土壤―植物系统、土壤昆虫学、土壤生态学和土壤

生物化学等领域。图 2是近 10年来土壤生物学不

同研究领域文章所占比例 ,从图中可以看出 ,土壤

生物化学和土壤―植物系统两方面的研究内容占

有较大比例 ,并且相对稳定 ;土壤微生物学和土壤

生态学呈现了较快的发展势头 ;土壤动物学方面的

研究较为薄弱并有待进一步加强。

图 2　近 10年来土壤生物学不同研究领域论文组成

Fig12　Contribution of various discip lines in paper to the study

of soil biology in China during 1998～2007

注 :数据来源于中国期刊全文数据库 ,以中图分类号进行分类查询

2　中国土壤生物学的主要研究内容与
进展

211　土壤微生物多样性

土壤具备微生物生活所需的各种条件 ,是微生

物生活和繁殖的良好场所。土壤中广泛分布着数

量众多的微生物 ,重要的类群有细菌、放线菌、真

菌、藻类和原生动物。土壤微生物多样性包括物种

多样性、遗传多样性和生态系统多样性 ,其与土壤

中的主要生态过程与功能密切相关。

中国的土壤微生物学多样性研究早期主要借

助于平板培养方法 ,通过对微生物区系分析反映土

壤微生物与土壤肥力之间的关系。B iolog微平板法

是 20世纪 90年代建立起来的一套用于研究土壤微

生物群落结构和功能多样性的方法 ,这种方法是根

据微生物对单一碳源底物的利用能力的差异 ,来表

征土壤微生物代谢功能多样性或结构多样性的一

种方法。采用 B iolog体系能够较好地评价我国不同

耕地、草地、森林等土壤中的微生物群落结构 [ 1, 2 ]。

随着分子生物技术的广泛引入 ,通过非培养方

法研究土壤微生物多样性的报道不断增加 ,这些方

法包括磷脂脂肪酸 ( Phospholip ids fatty acid, PLFA )

方法 [ 3 ]、脂肪酸甲酯 ( Fatty acid methyl ester, FAME)

方法 [ 4 ]、限制性片段长度多态性 ( Restriction frag2
ment length polymorphism, RFLP ) 方 法 [ 5 ] 以 及

DGGE /TGGE方法 [ 6 ]等 ,通过这些方法已经揭示出

土壤环境中存在高度的微生物多样性。

我国作为世界微生物资源大国 ,微生物资源开

发利用具有重要的科研和经济价值。在根结线虫

生防真菌、有机污染物降解微生物、根瘤菌、黏细

菌、放线菌等方面均开展了大量的研究 ,分离、筛选

出一批重要的微生物菌种资源。近年来 ,国家科技

部启动“环境微生物菌种资源整理、整合”项目 ,必

将极大地推动微生物资源开发的进程。

212　土壤生物与养分循环

土壤是一个重要的养分储存和供应库。据估

算 ,我国每 hm
2表层土壤中储存的 N、P、K养分量可

达几吨至几百吨 ,这些营养元素的作物当季利用率

很低。因此 ,提高土壤中养分的利用效率 ,减少农

田养分的损失是养分综合管理的一项重要内容。

农田中施用的无机态氮肥 ,其损失途径包括氨

挥发、硝化 -反硝化、淋洗和径流。微生物在氮素

形态转化方面具有重要作用 ,通过调控土壤中的微
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生物类群可有效地减少土壤中的氮素损失。朱兆

良等提出的提高氮利用率的主要技术 ,包括确定氮

肥的适宜施用量、深施、水肥综合管理、平衡施肥、

脲酶抑制剂和硝化抑制剂等 [ 7 ]。

施入土壤中的磷、钾和微量元素 ,其有效利用

率低 ,绝大多数累积在土壤中。挖掘生物高效利用

土壤养分的生物学潜力是养分资源综合管理的一

项重要内容和有效途径。对大量研究结果的分析

表明 ,肥料、作物品种及其交互作用对作物产量的

贡献率大于 50% ;长期定位施肥条件下对小麦、玉

米等作物的研究显示 ,由于肥料品种的改善可使肥

料利用率提高 20%～30%
[ 8 ]。近年来 ,随着生物学

和生物技术研究的迅速发展 ,充分挖掘不同基因型

作物种质资源养分高效的遗传潜力 ,选育养分吸收

能力强、利用效率高的新品种的研究工作已取得很

大进展 ,这对降低作物生产中肥料的投入 ,保护优

良种质资源、改善环境、节省能源 ,协调施肥的经济

效益、社会效益和生态效益均将起到积极的推动作

用 ,值得进一步研究。

213　根际微生物

根际是一个特殊生境。根际微生物的生长密

度远高于根际外 ,其细菌数量可达 109个 cm - 3。根

际微生物对土壤有机物质的分解、无机物质的转

化、氮的固定以及提供植物营养、保持土壤肥力均

具有重要作用。

我国的根际微生物研究始于 20世纪 50年代 ,

80年代有了较快的发展 ,已经开展了不同土地利用

方式、不同土壤类型和不同植物种类的根际微生物

的区系组成、根际效应、根际微生物与氮素转化、根

际酶活性、土壤植物病原菌等方面的研究工作 ,对

菌根菌的资源调查、分类、生理、生化以及分子遗传

学的研究 ,均取得了初步进展 ,基本解决了外生菌

根纯培养过程中存在的问题 [ 9 ]。

214　生物固氮

生物固氮占全球固氮量的 75% ,能进行固氮的

只有原核生物 ,现已发现 100多属中有固氮菌种。

在共生固氮方面 ,陈文新等采集根瘤标本 7 000多

份 ,分属 100多属、600多种豆科植物 ,新发现结瘤

豆科植物 300种 ,分离、确认并保藏根瘤菌 5 000多

株。这些菌株经多相分类研究 ,确定并发表根瘤菌

新属 2个、新种 8个 ,占 1984年以来国际上发表根

瘤菌新属的 1 /2,新种的 1 /3
[ 10 ]。

在基因组学的研究中 ,国内已经建立了有效的

苜蓿根瘤菌全基因组平台 ,在此基础上进行了其转

录组学的研究。斯氏假单胞菌 A1501在自然环境

和微好氧条件下具有很好的固氮能力 ,并作为一种

作物生长促生菌得以开发利用 ,其固氮基因研究一

直是该领域的研究热点 ,我国科学家对该菌株的基

因组进行了研究 ,并绘制出了它的基因组草

图 [ 11, 12 ]。在根瘤菌群体感应研究方面 ,朱军等在国

际上首次报道了中慢生根瘤菌属中存在群体感应

现象 ,通过转入外源调控蛋白 TraR发现华癸根瘤菌

群体感应能调控其生物膜的形成 ,对群体感应相关

基因的缺失突变发现其能正调控共生结瘤过程。

同时获得天山根瘤菌群体感应信号分子合成酶基

因 ,证明该基因被其调控蛋白正调控 ,进而影响其

根毛吸附能力 ,而且正调控根瘤菌的共生结瘤

能力 [ 13 ]。

我国在固氮酶蛋白表达与调控方面的研究也

取得了一定成果。通过定点突变及转基因技术得

到了第 48位半胱氨酸残基替换为丙氨酸的突变体

重组 HetR蛋白和蓝细菌突变株 ,利用酵母双杂交

等各项技术证明了重组蛋白和野生型蛋白在生化

特性和体内生理功能上存在显著的差异 ,突变株蓝

细菌更不能在缺乏化合态氮素的环境条件下形成

异形胞进行固氮作用。发现了 HetR同源二聚体蛋

白是一类新型的 DNA结合蛋白 ,其特殊结构给其他

类似蛋白质性质的研究提供了新的线索 ,证明了

HetR蛋白通过结合目标基因的 DNA来调控基因表

达水平 ,从而影响异形胞分化的过程。发现了同源

二聚体 HetR能正调控 herR、hepA和 patS的表达 ,提

出了一个新型的基因调控作用方式和模型 ,给蓝细菌

固氮作用中细胞格式形成开辟了深入研究的新方向 ,

将有助于揭示细胞分化的调控机制 ,以及发育生物学

中胚胎发育早期细胞间相互作用的机制 [ 14 ]。

周相娟等通过 GFP标记的根瘤菌接种水稻 ,发

现在其根、茎、叶等部位均有大量的根瘤菌存在 ,从

而成为内生细菌 ,并对植物生长有重要的促进作

用 ,能显著提高其光合作用速率、气孔导度、蒸腾速

率等 ,累积了较高含量的 IAA和 GS等生长调节激

素 [ 15 ]。中国科学院上海植物生理生态研究所发现

nifA的功能具有根瘤菌菌株和宿主属性 ,其 N端结

构域可能决定 nifA的专一性 ,同时发现 nifA具有调

节结瘤作用的功能 ,其突变菌株侵染后能产生更多

的根瘤 [ 16 ]。

215　土壤生物与温室气体排放

温室气体是指大气层中易吸收红外线的气体 ,

主要的温室气体包括二氧化碳、甲烷、一氧化二氮、
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氯氟碳化合物和臭氧。大气中温室气体浓度持续

升高导致的全球变暖问题已经引起各国政府和普

通民众的关注 ,控制温室气体排放量成为各国环境

外交争论的焦点。我国是一个水稻生产大国 ,稻田

面积约 2 300万 hm
2

,水稻产量约占世界总产量的

36% ,而稻田生态系统又是影响温室气体排放的重

要的源 ,因此我国稻田甲烷的排放状况一直是国际

上关注的热点之一。为了摸清我国稻田生态系统

甲烷、氧化亚氮等温室气体的排放规律 ,蔡祖聪、邢

光熹等历时 10余年的潜心研究 ,阐明了我国稻田生

态系统甲烷排放的时空变化规律 ,证明了冬季土壤

水分状况是控制我国稻田甲烷排放的主导因素以

及稻田生态系统对排放氧化亚氮的重要性 ,并在国

际上率先提出了稻田生态系统中甲烷和氧化亚氮

排放的相互消长关系。

在弄清稻田生态系统甲烷和氧化亚氮等温室

气体排放规律的基础上 ,还对我国稻田生态系统甲

烷和氧化亚氮的排放总量进行了科学估算 ,其中估

算出的我国稻田生态系统甲烷排放总量远低于有

关国际组织早期所确认的估算值 ,从而使得国际上

对全球稻田甲烷的排放量有了新的认识 ,并为我国

开展环境外交提供了有利的科学依据。该项研究

成果还提出 ,减少冬灌田面积、冬灌田垄作、南方多

雨地区冬季充分排水均能显著地减少稻田生态系

统甲烷排放量 [ 17, 18 ]。

为了理解水稻根系分泌过程和调控因子 ,我国

科学家采用稳定同位素示踪技术深入研究了水稻

光合碳在地上 -地下部的分配规律 ,发现水稻光合

同化碳通过根系分泌作用快速向土壤微生物转移

的现象。并用现代分子生态技术和稳定同位素示

踪技术相结合的手段研究了水稻根际碳循环的关

键微生物种群和功能 ,用 RNA稳定同位素探针技术

在水稻根系发现了一组新古菌的产甲烷功能。这

些发现对阐明稻田甲烷释放机理有重要意义 [ 19 ]。

在森林土壤碳固定研究方面 ,周国逸等通过持

续 25年观测鼎湖山 400年以上的成熟森林 ,发现成

熟森林的土壤能吸收大量的碳 ,能部分解释全球科

学界一直迷惑的“丢失碳”问题 ,同时对于森林资源

丰富的中国和第三世界国家来说 ,意味着在《京都

议定书》的谈判中有了更有利的砝码 ,更少地由于

二氧化碳排放量受限制而影响经济发展 [ 20 ]。

216　土壤污染与生物修复

土壤污染物的来源广、种类多 ,大致可分为无

机污染物和有机污染物两大类 ,其中最重要的是农

药和重金属污染。国内的研究工作者结合我国土

壤污染的现状 ,在农药和重金属污染方面开展了大

量的研究工作 ,取得了较大的进展。在农药污染与

生物修复方面 ,福建农业大学将分离出的有机氯农

药 (六六六、DDT)降解菌株制成复合菌剂 ,应用于

盆栽试验和田间小区试验 ,所得到的降解效应类似

于纯培养试验 ,对有机氯的降解率达到了 50%～

60%
[ 21 ]。裘娟萍等通过循环富集法筛得多效唑高

效降解菌群 ,能彻底降解多效唑产生 CO2 ,并建立了

受多效唑污染土壤的再生修复技术 , 35天土壤中多

效唑的降解效果达 8612%
[ 22 ]。张卫等从试验土壤

中分离到一株高效降解阿维菌素的菌株 ,土壤接种

该优势菌后有助于加快阿维菌素的降解 [ 23 ]。南京

农业大学分离鉴定了多株高效降解菌株 ,建立了目

前国内最大的农药残留微生物降解菌种资源库 ,包

括甲基对硫磷、三嗪类降草剂、三唑磷、呋喃丹、六

六六、DDT、菊脂类等农药的微生物降解菌株 ,已经

筛选出农药残留微生物降解菌 500余株 ,其中高效

微生物降解菌 40余株 ,克隆获得新的有机磷农药降

解基因 m pd ,对有机磷农药的代谢途径、m pd基因表

达与调控、甲基对硫磷水解酶 (MPH )的结构与功能

等有了深入而系统的认识 [ 24～26 ]。

微生物和植物可以联合修复土壤重金属污染 ,

一方面是因为它能通过各种代谢活动直接或间接

地转化或溶解土壤中的重金属 ,使其转变为更易被

植物吸收的形式。土壤微生物通过代谢活动产生

的有机酸、氨基酸、酶类以及其他代谢产物能溶解

重金属及含重金属的矿物 ;根际微生物从土壤和根

系分泌物获得营养并通过分解有机物产生的产物

活化根际土壤重金属 ;微生物的强氧化还原能力 ,

可以还原土壤中的铁锰氧化物 ,使被结合的重金属

释放出来 ;菌根真菌能影响菌根植物对重金属的积

累和分配 ,使菌根植物体内重金属积累量增加。微

生物的这些活化作用将在一定程度上增加土壤中

重金属有效态的含量。另一方面 ,某些微生物如植

物根际促生细菌 ( PGPR )、菌根菌和根瘤菌等能促

进植物旺盛生长 ,增加植物生物量 ,提高重金属的

总吸收量。根际微生物可以合成氨基酸、植物生长

素和赤霉素 ,加快种子萌发速率和根毛发育 ,从而

有利于植物生长 ;微生物可以通过竞争和拮抗作用

抑制或杀死植物病原微生物 ,确保植物的良好生

长 ;菌根真菌向宿主植物传递营养 ,使宿主植物抗

逆性增强、生长加快 ,间接地促进植物对重金属的

修复作用 [ 27, 28 ]。因此 ,微生物强化植物修复重金属
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污染土壤是一条高效、经济、环境友好的很有发展

前景的生物修复新途径。

217　土壤酶学

由于土壤酶活性与土壤的理化性质、土壤类型

等密切相关 ,所以土壤酶活性一直以来被作为表征

土壤生产力和土壤肥力质量的指标。但随着人口

的不断增长 ,土地利用开发强度不断加大 ,为实现

土壤资源持续利用和防止土壤质量退化 ,对土壤环

境质量的评估和预测越来越重要 ,传统的理化指标

已难以满足土壤质量研究的需要 ,因而寻找用以较

全面地反映土壤生物学肥力质量变化和判别胁迫

环境下以及人为扰动下土壤生态系统的早期预警

指标 ,已成为现代土壤科学的一项主要任务 ,有越

来越多的证据表明土壤酶活性在这一方面的潜力。

中国土壤酶学的系统研究始于 20世纪 60年

代 ,内容涉及主要土壤类型中的酶的种类、存在部

位与活性及其与土壤肥力的相关性。70年代后 ,进

一步涉及土壤酶在陆地生态系统中的功能 ,和在人

为扰动条件下的催化特性。近年来 ,更在提高矿质

肥料的利用率、减少土壤―植物系统的温室气体排

放及评价转基因作物的生态风险等方面进行了许

多土壤酶学的应用基础研究 [ 29 ]。

218　土壤动物学

土壤动物是指其生活中有一段时间定期在土

壤中度过 ,而且对土壤有一定影响的动物。主要涉

及原生动物、扁形动物、轮形动物、线形动物、软体

动物、环节动物、缓步动物和节肢动物 ,有时甚至将

部分两栖动物、爬行动物和哺乳动物中的食虫目和

啮齿目也包括进来。

20世纪 80年代以后我国才开始进行土壤动物

学的系统性研究 ,近年来主要完成了土壤动物多样

性和地带特征的调查 ,获得各类土壤动物 50余万号

(不包括原生动物数量 ) ,经鉴定共有 3 000多种 ,充

分显示出我国土壤动物丰富的物种多样性 ;开展了

土壤动物在凋落物分解过程中和不同植被类型影

响下 ,群落结构、演替及其动态变化等的试验研究 ;

在人类活动对土壤动物影响方面 ,研究了土地利用

方式、农田耕作制度和耕作方法 ,肥料施用、杀虫剂

喷洒 ,工业粉尘和酸雨的侵蚀等对土壤动物的种

类、数量、生活史、群落结构以及对它们的生理过程

和生态功能的影响特点。先后出版了《中国亚热带

土壤动物》、《中国土壤动物检索图鉴》、《中国土壤

动物》等系列专著 [ 30, 31 ]。

总之 ,土壤动物学的研究力量较为薄弱 ,尚需

进一步开展土壤动物及其生态功能、土壤动物与土

壤质量等方面的研究工作。

3　研究展望

土壤生物学研究是土壤科学研究的一个热点 ,

也是现代土壤科学研究的最重要内容之一 [ 32, 33 ]。

土壤生物学研究队伍不断扩大 ,不同学科之间的交

叉渗透 ,使中国土壤生物学研究焕发出勃勃生机 ,

成为土壤科学知识创新的重要生长点。但同时我

们也应该注意到 ,中国土壤生物学与欧美发达国家

相比 ,仍然存在着较大的差距 ,因此追踪国际土壤

生物学发展的前沿和热点 ,发挥资源和人才优势 ,

大力开展国际合作 ,加大对土壤科学研究的投入 ,

是摆在我们面前的迫切任务。为此特别要注意开

展如下方面的研究 :

(1) 土壤生物与全球环境变化。注重土壤温室

气体形成生物学机理与变化规律研究 ,包括参与

CO2、CH4、NO等温室气体形成的微生物种群、数量

和分布特征 ,重要功能基因的克隆与代谢过程 ,以

及 CO2浓度升高条件下土壤微生物的响应等方面的

研究。

(2) 土壤生物多样性及其生态功能。土壤生物

参与土壤中的重要生态过程 ,包括有机质的分解、

土壤养分固定、污染物的降解、土壤团聚体的形成

等。采用分子生物学方法 ,结合同位素标记技术 ,

可以深入分析 C、N元素循环的过程和相关的土壤

功能生物类群 [ 34 ]。

(3) 土壤生物与土壤质量。传统的土壤质量指标

体系是以土壤理化指标为基础的 ,由于它们的相对稳

定性 ,难以反映土壤质量短期的、微小的变化。随着人

们对土地开发利用强度的不断增加 ,寻找某些敏感的

生物学指标成为土壤科学的一个主要研究内容。

(4) 土壤污染与生物修复。应加强环境微生物

种质资源和基因资源的收集与保护 ,研究高分子有机

污染物降解过程中的共代谢机理和代谢工程与生物

修复相结合以解决难降解污染物的生物降解问题 ,加

强污染环境中的降解性微生物分子生态的研究。

(5) 未培养微生物与土壤宏基因组学。土壤中

蕴藏着极其丰富的微生物资源 ,但绝大部分属于未

培养的微生物类群。通过优化培养基质和培养条

件 ,可以获得某些未培养的功能微生物。近年来 ,

通过构建土壤微生物宏基因组文库 ,可以获得较大

片段的微生物基因 [ 35, 36 ]
,为微生物基因资源开发与
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活性物质筛选提供了一个新的途径。

(6) 土壤酶学与元蛋白质组学技术。土壤酶是

存在于土壤环境中的各种蛋白质 ,它是一个特定土

壤生态系统中微生物活性的反映 ,因此可以利用元

蛋白质组 (metap roteome)技术进行微生物群落生态

功能分析。元蛋白质组是利用物理或化学的手段 ,

直接分离提取某一特定环境中的蛋白质组 ,并对其

中的蛋白质成分进行大规模的鉴定 ,从而认识环境

中微生物特定活性的方法 [ 37 ]。近年来 ,采用元蛋白

质组学技术 ,对环境蛋白质的生物来源、环境微生

物多样性及其生态功能进行研究的报道迅速增

加 [ 38, 39 ]
,环境元蛋白质组学技术的研究正在受到越

来越多的关注。
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RESEARCH O N SO IL B IOLO GY IN CH INA : RETROASPECT AND PERSPECT IVES

Cao Hui　Cui Zhongli　L i Shunpeng
­

( Key Laboratory of M icrobiologica l Engineering of A gricu ltural Environm ent, MOA, N anjing A gricu ltura l U niversity, N anjing 　210095, China)

Abstract　Soil organism is a key driving force of soil formation and evolution, and the most active component of a

soil ecosystem as well1 Based on literatures available of the past decade the world over, status quo of the study of soil biol2
ogy in China was analyzed, and major p rogresses of the study was summarized from the angles of soil biology, soil bio2
chem istry, soil m icrobiology, soil2p lant system and soil zoology1 By taking into consideration the frontier and hot issues of

the study on soil science the world over, it is recommended that foci of the study should be p laced on soil biology and glob2
al environment changes, soil biology and soil quality, soil biodiversity and its ecological functions, soil m icrobial met2
agenom ics and development of active substances, soil pollution and bioremediation, and soil enzymology and metap ro2
teom ic techniques, etc11

Key words　Soil biology; M icrobial diversity; Molecular ecology; Metap roteome; Metagenom ic library


