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　　摘 　要 　　土壤微生物多样性是指土壤生态系统中所有的微生物种类、它们拥有的基因以及这些微生

物与环境之间相互作用的多样化程度 ,当前研究主要集中在物种多样性、遗传多样性、结构多样性及功能多

样性等 4个方面。土壤微生物多样性作为全球性研究迄今仅有 10余年时间 ,但已呈现对象广、内容多、水平

宽、方法新等特点 ,特别是分子生物学技术在很大程度上决定并体现了其研究水平和发展进程。然而 ,如何进

一步改进土壤微生物的培养技能、加强土壤宏基因组学分析与应用、耦合土壤微生物多样性与生态功能、揭示土

壤微域结构的影响机制是土壤微生物多样性研究的 4个关键科学问题。当然 ,土壤微生物多样性的生态系统服

务功能是其根本价值所在 ,主要包括有机物分解、物质循环和生态安全调控等 3个方面。今后 ,土壤微生物多样

性研究应紧紧围绕其与土壤生物过程、生态服务功能三者之间的联系 ,着重建立土壤微生物多样性的研究指标

和方法体系 ,进而阐明人类生产活动影响土壤微生物多样性及其生态服务功能的土壤生物过程。
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　　土壤微生物多样性是一门近来在土壤学、微生

物学及生物多样性领域均给予较多关注的新兴交

叉学科。纵观而言 ,土壤微生物多样性研究对于探

索自然生命机制、开发超常生物资源、应对全球气

候变化、治理各类环境污染、维持生态服务功能及

促进土壤持续利用等方面具有重要意义。然而 ,目

前国内尚缺乏对土壤微生物多样性理论体系的系

统整理 ,在科学表述、学科架构及关键问题上存在

一些模糊 ,这在一定程度上影响了该学科的健康成

长。鉴此 ,本文紧紧围绕土壤微生物多样性的科学

内涵 ,凝练总结包括基本概念、关键科学问题及生

态服务功能等系列理论问题 ,回顾归纳本学科的发

展简史与国内外研究进展 ,讨论并提出本领域进一

步研究的发展趋向 ,以期对当前我国土壤微生物多

样性及其生态服务功能研究有所参考。

1　土壤微生物多样性的基本概念与核
心内容

　　顾名思义 ,土壤微生物是土壤中一切肉眼看不

见或看不清楚的微小生物的总称 ,通常意义上应当

包括古菌、细菌、真菌、病毒、原生动物和显微藻类

等。研究指出 ,土壤是微生物的大本营 ,是微生物

生长和繁殖的天然培养基 ,土壤微生物资源在自然

界中最为丰富多样。所谓土壤微生物多样性 ,即指

土壤生态系统中所有的微生物种类、它们拥有的基

因以及这些微生物与环境之间相互作用的多样化

程度。一般认为 ,土壤微生物多样性存在于基因、

物种、种群以及群落等 4个层面 ,是土壤生态系统的

一个基本生命特征 ,也是时间和空间的函数 [ 1, 2 ]。

从生物角度来看 ,生态系统是指各种生物与其

周围环境所构成的自然综合体。在土壤生态系统

中 ,土壤生物之间相互依赖、彼此制约 ,同时又与周

围的环境因子相互作用、往复调控。尽管土壤微生

物及其与生物环境之间的关系复杂多样、因种而

异 ,但总体上可归纳为互生、共生、寄生、拮抗、捕食

及竞争等六大关系 [ 3 ]。鉴此 ,土壤微生物多样性研

究的核心内容应是自然或干扰条件下土壤微生物

的群落结构、种群消长、生理代谢、遗传变异及其演

替规律 ,尤其是环境变更或管理分异条件下土壤质
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量的微生物学监测、评价与调控 ,以及土壤微生物

种质资源的开发与应用。

理论上讲 ,土壤微生物多样性的研究对象应是

包括森林、草原、农田、湿地等在内的所有陆地土壤

以及包括江河湖海等各类地表水域在内的全部底

泥。事实上 ,土壤学家关注的往往是陆地表面和浅

水域底部。尽管如此 ,土壤微生物多样性已是异常

复杂 ,因为微生物对温度、pH、渗透压和大气压等的

适应范围极广 ,土壤中任何一个能产生能量的生境

往往均有微生物的存在 [ 4 ]。因而 ,开展土壤微生物

多样性研究技术难度大、方法要求高 ,当前主要集

中在物种多样性、遗传多样性、结构多样性及功能

多样性等 4个水平。

111　土壤微生物的物种多样性

土壤微生物的物种多样性是指土壤生态系统

中微生物的物种丰富度和均一度 ,这是微生物多样

性的最直接表现形式。根据原位的、不经培养的微

生物系统发育学研究发现 ,自然界中 95% ～99%的

微生物种群尚未被分离培养或描述过 ,从而推算地

球上仅细菌就有 10万 ～50万种 [ 5 ]。因为绝大多数

微生物种群尚不能分离培养 ,所以目前着重研究一

些对人类关系最为密切的微生物种类 ,并通过培养

基最大限度地培养各种菌落 ,由此了解土壤中可培

养的微生物种群。

112　土壤微生物的遗传多样性

土壤微生物的遗传多样性是指土壤微生物在

基因水平上所携带的各类遗传物质和遗传信息的

总和 ,这是微生物多样性的本质和最终反映。与高

等生物相比 ,微生物的多样性在基因水平上更为突

出 ,不同种群间的遗传物质和基因表达具有很大的

差异 [ 6 ]。根据研究手段不同 ,微生物遗传多样性一

般表现在基因组大小和基因数目的多样性、遗传物

质化学组成和 DNA 序列的差异、rRNA 基因 (如

16S rRNA、18S rRNA基因 )序列的差异以及由基因

序列所揭示的遗传背景多样性等方面。

113　土壤微生物的结构多样性

土壤微生物的结构多样性是指土壤微生物群

落在细胞结构组分上的多样化程度 ,这是导致微生

物代谢方式和生理功能多样化的直接原因。例如 ,

微生物标记物分析法通过提取和分析微生物群落

中可以用作不同类群标记性指纹的生化组分或胞

外产物来获取微生物群落组成和结构多样性的信

息 [ 7 ]。因为不同菌群的特征谱图不同 ,在高度专一

性基础上又具有多样性 ,所以标记物的组成变化能

够说明微生物群落结构的变化 ,从而可以对土壤微

生物群落进行识别和定量描述。

114　土壤微生物的功能多样性

土壤微生物的功能多样性是指土壤微生物群

落所能执行的功能范围以及这些功能的执行过程 ,

如分解功能、营养传递功能以及促进或抑制植物生

长的功能等 ,这些对土壤生态功能及自然界元素循

环具有重要意义。目前一般采用底物诱导下的代

谢响应模式测算土壤微生物群落的代谢功能多样

性 [ 8 ]。正是由于微生物具有多种多样的代谢方式

和生理功能 ,因而可以适应各种不同的生态环境 ,

并以不同的生活方式与其他生物相互作用 ,从而构

成了地球上丰富多彩的生态体系。

2　土壤微生物多样性的发展简史与研
究进展

　　土壤微生物多样性的概念是人类在生物多样

性研究的发展过程中逐渐演绎出来的 ,一般作为土

壤生物多样性的主体部分开展研究 [ 9 ]。1991年 ,国

际生物多样性合作研究计划“D IVERSITAS”的发起

揭开了全球生物多样性研究的序幕 ; 1995年 , D I2
VERSITAS计划新方案首次纳入了“土壤生物多样

性 ”内容 ; 2002年 ,联合国粮农组织因应设立了“土

壤生物多样性研究议程 ( Soil biodiversity initiative,

SB I) ”。至此 ,世界各国也陆续组织开展有关研究 ,

推动了人们对土壤生物多样性和关键生态学过程

中土壤生物功能的理解 [ 10 ]。例如 ,英国于 1998～

2004年实施了“土壤生物多样性计划 ”。我国在

2004年成立了国际生物多样性计划中国国家委员

会 (CNC2D IVERSITAS) ,并于 2006年将“农田土壤

生物多样性 ”列为中国科学院知识创新工程重要方

向项目。显然 ,土壤微生物多样性作为全球性研究

迄今仅有 10余年时间 ,但基于土壤微生物学长期以

来的学科积累 [ 11 ] ,包括世界各国在生物多样性合作

计划之前的科学探索 ,特别是缘于生物多样性领域

研究技术的迅猛发展 ,土壤微生物多样性研究不仅

内容上不断丰富 ,而且研究成果也在不断充实 ,独

具一格的理论体系和学科框架也在逐步形成和完

善之中 [ 10 ]。

纵观国际研究概况 ,当前的土壤微生物多样性

研究体现了对象广、内容多、水平宽、方法新等特

点。首先从研究对象来看 ,主要是面向森林、草原

和农田生态系统 ,同时也包括海岸带、矿区、湿地、
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沙漠等特殊生境 ;而从研究内容来看 ,主要分为自

然生态系统的土壤微生物群落结构与功能演化 ,干

扰、退化或污染土壤的微生物群落结构与功能变

化 ,土壤微生物多样性与土壤生物过程之间的关

联 ,根际与微域的土壤微生物多样性等 ;再从研究

水平来看 ,可以归纳为细胞或菌落形态、种群或群

体生理、群落结构与功能、基因序列与表达等 4个层

面 ;最后从研究方法来看 ,大致可分为传统和现代

两大类 ,前者包括菌群培养计数、菌体观察鉴别及

土壤生物过程强度测定等 [ 12 ] ,后者主要包含以

PLFA ( Phosphor lip id fatty acid,磷脂脂肪酸 )技术为

代表的生物化学方法、以 B IOLOG技术为代表的生

理学方法 ( Community2level physiological p rofiling,

CLPP)和以 PCR ( Polymerase chain reaction,多聚酶

链式反应 )技术为代表的分子生物学方法等 [ 13 ]。其

中 , PLFA技术通过分析微生物细胞结构稳定组分

脂肪酸的种类及组成比例来考察土壤微生物的结

构多样性 , B IOLOG技术则根据微生物群落利用不

同碳源的能力来测定微生物群落的功能多样性 ,而

特别是分子生物学及其技术的发展为推动土壤微

生物多样性研究起到了突出贡献。

目前 ,从不同角度对土壤微生物多样性进行直

接或间接研究的方法很多 ,但每一种方法均有其优

缺点。因此 ,为了获取较为全面的微生物多样性信

息 ,在条件许可的情况下应尽可能将其中的几种方

法结合起来。其中 ,分子生物学技术是以核酸分析

为主 ,当前的土壤微生物 DNA分析在很大程度上决

定并体现了土壤微生物多样性的研究水平和发展

进程 ,一般也称之为土壤微生物分子生态学。相关

研究大致可分为以下 4个步骤 :土壤微生物 DNA的

提取与纯化、多聚酶链式反应、变性处理 (如电泳、

酶切、转印、杂交、显影等 )以及 DNA 的检验与测

序 [ 13 ]。然而 ,随着分子生物学技术在土壤微生物多

样性研究中的广泛应用 [ 14 ]
,土壤微生物分子生态学

技术已经发展形成了一个庞大的方法集群 ,其当前

的整体发展状况可概述如下。

211　经典分子生物学方法历久不衰

例如 , RFLP (Restriction fragment length polymor2
phism ,限制性酶切片段长度多态性 )方法利用电泳

技术分析特定 DNA片段的限制性酶切产物 , SSCP

( Single strand conformation polymorphism,单链构像

多态性 )方法根据 DNA片段核苷酸组成不同造成

的单链构像差异分析单链 DNA或 RNA分子在电泳

时产生的特异性谱带 [ 15 ]
; F ISH ( Fluorescent in situ

hybridization,荧光原位杂交 )技术通过荧光标记的

特异寡聚核苷酸探针与土壤基因组中的 DNA分子

进行杂交来检测特异微生物种群的存在及丰度 ,

PNA ( Pep tide nucleic acid,肽核酸 )探针技术则通过

荧光标记的多肽探针与土壤中 DNA的原位杂交来

检测特异微生物 [ 16 ] ; 16S rDNA、18S rDNA序列分析

技术通过碱基测序 ( Sequencing)后与 Genbank数据

库的比对结果获取系统发育信息 , R ISA (R ibosomal

intergenic spacer analysis,核糖体基因间区分析 )利

用 ITS ( rRNA internal transcribed spacer, rRNA 转录

间区 )的长度特异性及其混合物在电泳图谱中的长

度多态性进行微生物多样性研究 [ 17 ]。

212　基于 PCR技术的方法层出不穷

例如 , T2RFLP ( Term inal2RFLP,末端限制性片段

长度多态性 )方法利用标记引物特异性扩增 DNA

片段、再经酶切检测末端限制性片段的多态性 [ 18 ]
,

RAPD ( Random amp lified polymorphic DNA,随机引

物扩增多态性 )方法根据电泳后多态性片段的特点

检测同源和异源等位基因的存在 [ 15 ]
; ARDRA (Am2

p lified ribosomal DNA restriction analysis, 扩增性

rDNA限制性酶切片段多态性 )方法是 PCR与 RFLP

技术对于研究共生或寄生微生物多样性具有独特

优越性的结合 [ 19 ]
, AFLP ( Amp lification fragment

length polymorphism,扩增片段长度多态性 )则是结

合了 RFLP和 RAPD技术优点、基于 PCR技术扩增

基因组 DNA限制性片段的新型指纹技术 [ 15 ] ; DGGE

(Denaturing gradient gel electrophoresis,变性梯度凝

胶电泳 )与 TGGE ( Temperature gradient gel electro2
phoresis,温度梯度凝胶电泳 )依据双链 DNA片段熔

解行为的不同分离 PCR产物中长度相同但序列不

同的 DNA标记片段 [ 20 ]。

213　PCR技术根据研究需求不断改进

例如 ,嵌套 PCR (Nested2PCR)通过设计外侧与

内侧两对引物对含有靶序列的 DNA片段进行 2次

PCR扩增 [ 21 ] ,多重 PCR (Multip lex PCR)则是在同一

反应体系里使用 2对以上引物同时扩增 DNA模板

的多个核酸片段 [ 22 ]
;递减 PCR ( Touchdown PCR )通

过在 PCR的前几个循环使用严谨的退火条件来提

高扩增特异性 [ 23 ] ,热启动 PCR ( Hotstart PCR )则在

PCR仪达到变性温度前通过抑制 1种基本成分延

迟 DNA 合成来提高特异性 [ 24 ]
; RT2PCR ( Reverse

transcrip tion2PCR,逆转录 PCR )方法利用反转录酶

将土壤中的 mRNA反转录为 DNA后进行研究 [ 25 ] ,

实时荧光定量 PCR ( Real2time Q2PCR )通过引入荧
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光化学物质实时检测 PCR扩增反应中每一个循环

产物的荧光信号、进而实现对起始模板的定性及定

量分析 [ 26 ]。

214　D NA与 RNA的提取方法日渐成熟

土壤微生物总 DNA或 RNA的提取是分子生物

学技术在微生物生态学研究中得以应用的物质基

础 [ 27 ]。因为提取土壤样品基因组 DNA /RNA时伴

有腐殖质、多糖、酚类等杂质 ,这极大地影响了后续

PCR过程中有关酶的活性以及实验结果的真实性

和稳定性。因此 ,要想获得真实可靠的实验结果 ,

提取较高纯度的总 DNA 或 RNA 是至关重要

的 [ 28, 29 ]。土壤样品总 DNA /RNA 直接提取法是采

用研磨、超声波或机械破碎等物理方法 ,或采用添

加变性剂 SDS、CTAB、PVP及溶菌酶等化学方法 ,将

细胞中的 DNA /RNA游离释放出来后进行提取 ;间

接提取法是通过改进人工分离培养基的特异性和

培养条件来分离纯化土壤微生物 , 然后提取纯

DNA ,但该方法的微生物多样性信息存在一定不

足 [ 27 ]。因此 ,如何针对土样自身特性 ,高效、直接地

提取土壤微生物总 DNA /RNA一直是相关研究的重

要内容 ,适用范围较广的提取方法已日渐成熟。

3　土壤微生物多样性研究的关键科学
问题

　　土壤微生物多样性是全球生物多样性的重要

组成部分。然而 ,土壤是自然环境中最为复杂的异

质体系 ,这决定了土壤微域环境的多样化和土壤微

生物的高度多样性 [ 30 ]。但长久以来 ,由于研究手段

和关注程度的限制 ,与对其他生物的认识相比 ,人

类对微生物多样性的了解最为贫乏 ,而基于培养的

多样性评估对单细胞的原核微生物而言尤为困难。

研究指出 ,土壤巨大微生物多样性的绝大部分目前

尚未开发 ,不仅是基于培养的传统研究方法对此难

以推进 ,且当前基于 rRNA或 rDNA的诸多新技术也

只是揭示了其中很少的一部分 [ 31 ]。因此 ,如何改进

土壤微生物的培养技能、加强土壤宏基因组分析与

应用、耦合土壤微生物多样性与功能、揭示土壤微

域环境对微生物的影响机制是当前和今后研究土

壤微生物多样性的 4个关键科学问题。

311　土壤微生物的分离与纯培养

人们研究各种微生物的特性 ,往往要先使它们

处于纯培养状态 ,即培养物中的所有细胞只是微生

物的某 1个种或株。然而 ,自然界中各种微生物混

杂生活在一起 ,即使只取少量样品也是许多微生物

的共存群体 ,所以考察土壤微生物的物种丰富度和

均一度极其艰难 ,微生物的分离也就显得非常必

要。所谓土壤微生物的分离 ,即指从混杂的土壤微

生物群体中获得只含某 1种或某 1株微生物的过

程 [ 32 ]。例如 ,显微操作分离法就是在荧光显微镜下

分离单个微生物细胞 ,最早由 W arcup成功地用于

土壤真菌的分离 ,后经 Casida改进用于细菌分离 ,

又经 Skerman改进用于琼脂薄膜载玻片上初长菌落

单个细胞的分离 ,因而可以用于比较微生物细胞在

自然条件与人工培养条件下的形态学差异。

1880年 , Korh发明微生物平板分离纯化技术 ,

稀释涂布平板法、平板划线分离法也自此成为常规

方法 ,它们为微生物的资源获取和学科发展做出了

巨大贡献 [ 32 ]。因为纯培养对于探索微生物生命机

制和开发种质资源非常重要 ,即使在分子生物学时

代 ,纯培养技术也依然是人类认识微生物不可替代

的基本手段。当前 ,通过改进传统培养方法或采用

新型培养技术来提高微生物的可培养性 (如寡营养

细菌等 [ 33 ] ) ,争取更全面、准确地了解微生物细胞的

生命规律及微生物群落的作用过程 ,进而对其进行

高效的利用是土壤微生物多样性研究的一个重要

目标 [ 34 ]。当然 ,近来发展的 PCR、16S rRNA探针杂

交技术、荧光抗体技术等也已开始用于土壤环境中

某些特殊微生物的分离与鉴定 ,特别是对那些现在

认为非可培养的微生物具有更大意义 [ 32 ]。

312　土壤宏基因组学技术及应用

传统研究大多局限于从固体培养基上分离微

生物 ,然后通过生物化学性状或特定表现型来分

析 ,由于培养基质和培养条件的选择性作用 ,所以

不能充分反映土壤微生物群落的原始结构和生态

功能。显然 ,全基因组测序使鉴别和描绘 1个物种

的全部基因成为可能 ,并可获悉一些新型代谢途径

和基因调控机制 ,认识一些病理、毒理、抗病或其他

功能基因 ,进而可以洞察基因与物种的进化等等。

特别是针对看家基因或功能基因的定量分析可以

推进人类对微生物群落遗传多样性和功能多样性

的理解 ,而微阵列 (m icroarray)技术可用于测定基因

表达图谱与新型代谢途径 ,进而洞悉未知基因的功

能信息等 ,这些对于了解微生物细胞对碳源、能源、

电子受体等复杂条件的调控过程以及对环境变化

的响应机制等均非常重要 [ 31 ]。当然 ,其他一些新型

研究手段也可能有助于增强人们对基因进化过程

及多样性调控因子的认识。
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土壤宏基因组学技术即从土壤环境样品中直接

提取微生物基因组 DNA (宏基因组 )并克隆于不同载

体 ,再将重组载体转移到适宜的宿主以建立宏基因组

文库 ,同时结合不同的筛选技术从基因文库中筛选新

的基因或生物活性物质 [ 30 ]。其中 ,宏基因组文库的

构建为揭示新基因提供了基础 ,而筛选技术大致可

分为基于核酸序列差异 (序列驱动 )、基于克隆子特

殊代谢活性 (功能驱动 )以及基于底物诱导基因表

达 ( Subsrate2induced gene2exp ression screening,

SIGEX)等 3大类。但由于土壤宏基因组的复杂性 ,

也需要进一步建立和发展高通量和高灵敏度的方

法来筛选和鉴定文库中的有用基因。当然 ,土壤宏

基因组学技术除用于新基因和生物活性物质的筛

选和挖掘之外 ,也为研究土壤微生物复杂群落结构

提供了重要工具 ,使土壤微生物多样性分析趋于完

整和客观 [ 35 ]
,也为土壤微生物纯培养技术提供可供

参考的培养基资源 [ 30 ]。

313　土壤微生物多样性与功能耦合

当前 ,微生物学面临的最大挑战应是微生物系

统发育与生态功能之间的耦合问题 [ 31 ]。如前所述 ,

功能多样性是微生物全部多样性的一个方面 ,但土

壤微生物多样性与功能之间的联系很大程度上仍

是未知的。譬如 ,研究认为土壤微生物多样性可以

影响生态系统的稳定性、生产力以及应对压力与扰

动的恢复力 [ 36 ]
,但其影响过程尚不十分明确。目前

一般通过 PLFA图谱与底物利用能力 (B IOLOG)及

酶活性联结土壤微生物的群落结构与生态功能 ,虽

然 PLFA包含了群落的全体组分 ,但 B IOLOG只能

反映少数适宜在微平板 (m icrop late)培养基上生长

的微生物 ,即通过微生物群落对选择性培养基或刺

激物的反应来测定代谢活性 ,所以不能反映实际状

态 [ 31 ]。尽管环境基因组学通过基因序列及其特征

表达提供了一些功能信息 ,但仍需要联合其他方法

来发现和判定土壤中的功能菌群 ,诸如现在已经比

较熟悉的氨氧化细菌、反硝化细菌、甲烷氧化菌等。

功能基因组学 ( Functional genom ics)也称后基

因组学 ( Postgenom ics) ,它利用结构基因组所提供的

信息和产物 ,发展和应用新的实验手段 ,通过在基

因组或系统水平上全面分析基因的功能 ,使得生物

学研究从对单一基因或蛋白质的研究转向对多个

基因或蛋白质同时进行系统研究。显然 ,这是在基

因组静态的碱基序列分析清楚之后转入对基因组

动态的生物功能学研究 ,包括基因功能发现、基因

表达分析及突变检测等。功能基因组学采用的经

典手段包括减法杂交、差示筛选、cDNA代表差异分

析以及 mRNA差异显示等 ,但这些技术不能对基因

进行全面系统的分析 ,因而迫切需要发展新技术 ,

包括基因表达的系统分析 ( Serial analysis of gene ex2
p ression, SAGE)、cDNA 微阵列 ( cDNA m icroarray)、

DNA 芯片 (DNA chip)等 [ 37 ]。

314　土壤微域环境与微生物多样性

土壤是由不同理化梯度和间续环境条件下的

各种微域构成的复杂体系。土壤微生物适宜群居

在具有一定界限的微域环境里 ,与其他土壤生物既

彼此依赖又相互作用。基于微域水平的空间分异

研究显示 ,土壤中 80%以上的细菌栖息在土壤稳定

团聚体的微孔内 ,因为微孔提供了最为有利的水分

与养分生长条件 [ 31 ]。因此 ,土壤微域结构与空间分

异应是环境条件影响土壤微生物多样性的最直接

因素。土壤微域即指土壤中某些在性质上与整个

土体具有巨大差异的区域 ,包括根际、肥际等 [ 38 ]。

研究发现 ,土壤团聚体粒级大小可以显著影响土壤

pH及有机质的种类和数量等 ,进而也会影响微生物

的群落结构 [ 31 ]。因此 ,研究环境变更或管理分异对

土壤微域结构的影响以及微域环境对土壤微生物

多样性的调控显得十分重要。

研究认为 ,互作是调控土壤微生物群落结构和

多样性的关键因子 ,例如土壤结构与水分状况的互

作促成了微生物群落的空间分异。研究指出 ,土壤

微生物多样性与不同营养水平间的互作可以通过

“生态系统简易模型 ( Simp le ecosystem model) ”加以

阐明 ,即分解菌对有机营养物质的再循环效率是控

制系统生态过程的重要参数 [ 31 ]。虽然土壤粒级被

视为土壤实体在微尺度上调节诸多土壤生物化学

过程中矿物与有机质间互作的最小单元 ,但微域水

平上的微生物行为以及施肥处理等影响不同土壤

粒级中微生物群落结构与活性的过程和幅度在很

大程度上仍是未知的 [ 39 ]。因此 ,加强不同管理措施

与施肥水平对土壤粒级的影响及其与微生物多样

性之间的关联研究也是今后土壤微生物多样性研

究的一个关键途径。

4　土壤微生物多样性的生态系统服务
功能

　　微生物是地球生物演化进程中的先锋种类 ,例

如细菌和蓝细菌就是地球上最早出现的生命 ,它们

在生物发展进化的初始阶段起着不可替代的作用。
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而且 ,最初的生命体还通过改变大气圈的化学组成

等来改善地球环境条件 ,使更多的生物得以出现、

生存和进化 ,最终构成了当今地球生物种类繁多的

景象 [ 6 ]。而今来看 ,微生物在生态系统乃至整个生

物圈的能量流动和物质循环中发挥着关键作用。

土壤微生物多样性影响土壤生态系统的结构、功能

及过程 ,是维持土壤生产力的重要组分 [ 40 ]
,也是评

价自然或人为干扰引起土壤质量变化的重要指标。

可以说 ,土壤微生物多样性的生态系统服务功能是

其根本价值所在。以下着重从有机物分解、物质循

环和生态安全调控等 3个角度 ,简要介绍土壤微生

物多样性的生态系统服务功能。

411　土壤微生物对有机物的分解作用

微生物在生态系统中的最大价值在于其分解

功能。绝大多数微生物作为异养生物 ,它们分解着

生物圈内存在的动物、植物和微生物的残体以及各

种复杂有机物质 ,吸收某些分解产物 ,最终将有机

物分解成简单的无机物 ,如 CO2、H2 O、NH3、SO2 -
4 和

PO3 -
4 ,这些无机物又可以被初级生产者利用 ,再次

参与物质循环。尤其是一些特殊物质 ,如腐殖质、

蜡和许多合成化学物质 ,只有微生物才能分解。如

果没有微生物 ,地球上的动植物残体将堆积如山 ,

长期存留于人类生存的环境中 ,生物所需的各种营

养元素终将消耗殆尽 ,人类社会势难世代绵延向前

发展 [ 6 ]。

412　土壤微生物在物质循环中的作用

地球上的大部分元素均以不同的循环速率参

与生物地球化学循环。生命物质的主要组成元素
(C、H、O、N、P、S)循环很快 ,少量元素 (Mg、K、Na、

卤族元素 )和微量元素 (A l、Co、Cr、Cu、Mo、N i、Se、

V、Zn)则循环缓慢。少 (微 )量元素中的 Fe、Mn、Ca

和 Si是例外 , Fe和 Mn以氧化还原的方式快速循

环 ,而 Ca和 Si在原生质外的其他结构中含量很高。

C、N、P、S的循环受 2个主要的生物过程控制 ,一是

光合生物对无机营养物的同化 ,二是后来进行的有

机物的生物矿化。尽管所有生物都参与生物地球

化学循环 ,但微生物在有机物的矿化中起决定性作

用 ,例如地球上 90%以上有机物的矿化均是由细菌

和真菌完成的 [ 6 ]。

413　土壤微生物的生态安全调控机能

土壤质量是指土壤容纳和净化污染物质、维护

和保障绿色植物生长以及满足人类其他合理需求

的综合能力量度 [ 41 ] ,而土壤微生物在维护土壤健

康、保障土壤可持续利用和调控生态安全等方面发

挥着重要作用。例如 ,丰富而稳定的土壤微生物多

样性有利于保持土壤肥力、防控土传病害、促进农

业增产、保障产品质量 [ 42 ]
;另从直接生产生物质角

度来看 ,某些土壤真菌的大型子实体也可被食用或

药用。其次 ,土壤微生物种质资源在修复污染环境

方面也大有作为 ,尤其在土壤修复、水体治理、固废

处理过程中可以起到关键性作用 ,利用微生物分解

有毒有害物质的生物修复技术被公认为治理大面

积污染区域的一种有价值的方法。

5　土壤微生物多样性研究的主流趋向
展望

　　研究认为 ,微生物多样性对于人类缓解在粮

食、能源、资源和环境等方面的危机 ,均有着全球性

的重大意义 [ 4 ]。首先 ,微生物在生物圈的维持中起

中枢作用 ,是地球生物化学循环的主要推动者 ,可

用于环境变化监控和环境污染治理 ;其次 ,极端环

境微生物的研究可为人类了解和探索生命的策略

和极限、为超常物质的开发提供资源 ,在生物技术

领域 (如开发抗菌、抗肿瘤的产品 )亦极具价值 ;再

次 ,微生物在高等生物的保护和生态恢复中起着重

要作用 ,如菌根真菌可以帮助植物成功地定植在土

壤中 ,实现目标地区的森林再造 ;最后 ,微生物在地

球上起源早 ,具有独特的交叉反应且容易操作 ,可

作为阐明生态演化和生物进化原理的模式种群。

土壤的微生物多样性远远超过水体 [ 31 ] ,因而是挖掘

微生物资源的重要基地 [ 32 ]。

研究指出 ,土壤微生物生态学的新纪元应是从

土壤宏基因组的染色体库里提取基因序列、系统发

育以及功能演化的信息 [ 31 ]。显然 ,土壤微域生物的

基因序列及其在不同条件下的表达研究将有助于

我们改良或设计更接近自然生境的新培养技术 ,而

生物信息学和新统计方法等将有助于我们获取多

维研究的庞大数据和获悉微生物生理活动与分子

分析结果之间的联结 ,并为深入理解土壤微生物的

生态关系绘就更加全面的多样性图谱。当然 ,系统

发育、功能基因以及原位活性等的测定都将增进我

们对土壤微生物群落结构与生态功能的认识 ,尤其

是基因测序、比较基因组学及微阵列技术将有助于

我们理解结构与功能之间的关系以及生命或非生

命物质对土壤微生物群落结构的影响。因此 ,基因

组与环境因子之间的互作关系将是未来研究的一

大主题 [ 31 ]。
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研究强调 ,新方法和新技术的发展将引导我们

以全新的视角审视微生物系统发育和功能多样性

间的联系 [ 31 ]。因此 ,土壤微生物多样性研究应不断

设计和探索更加准确、简单、可视或可读性强的研

究方法 ,并加强分子生物学不同方法之间的联结及

其与传统研究方法的有机结合 [ 36 ]。此外 ,土壤微生

物功能多样性与土壤功能关系密切 ,土壤微生物功

能多样性是土壤功能的保证 ,同时也是恢复土壤功

能的基础 ,因而应当加强对土壤微生物功能多样性

和功能群的研究 [ 43 ]。迄今为止 ,研究较多的功能多

与 C、N、S等元素的物质循环和污染物降解过程相

关 ,而其他生态过程 (如 P循环等 )的相关功能研究

结果则很少。土壤微生物多样性研究需要将功能

多样性提到更加突出的位置 ,在物种尺度之上也更

强调功能群的划分 ,围绕某一土壤生态功能群开展

研究正成为土壤生物多样性研究的重要趋势 [ 43 ]。

综合而言 ,今后的土壤微生物多样性研究应紧

紧围绕其与土壤生物过程及生态服务功能三者之

间的联系 ,着重建立和完善土壤微生物多样性的研

究指标和方法体系 ,进而阐明人类生产活动影响土

壤微生物多样性及其生态服务功能的土壤生物

过程 [ 44 ]。
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SC IENT IF IC CO NNO TAT IO N AND ECOLO G ICAL SERV ICE FUNCT IO N

O F SO IL M ICRO B IAL D IVERS ITY

L in Xiangui
1, 2 　Hu Junli

1, 2

(1 S ta te Key Laboratory of Soil and Sustainable A gricu lture, Institu te of Soil Science, Chinese A cadem y of Sciences, N anjing　210008, China)

(2 Joint O pen Laboratory of Soil and the Environm ent, Institu te of Soil Science and Hongkong B aptist U niversity, N anjing　210008, China)

Abstract　Soil m icrobial diversity is an indicator of species and genes of m icrobes in the soil ecosystem and their

competitive interactions with the environment1 The current study in this field is focused mainly on species diversity, genet2
ic diversity, structural diversity and functional diversity1 A lthough the study on soil m icrobial diversity as a global top ic

has been carried on for ten remaining years, it has disp layed features like huge variety of objects, magnitude of contents,

broadness in level and novelty in method1 However, molecular biological technologies lead and reflect p rogresses of the re2
search and development of soil m icrobial ecology1 Nowadays, how to imp rove soil m icroorganism culturing methods, how to

intensify analysis and app lication of soil metagenom ics, how to link soil m icrobial diversity with service function, and how

to expose effect of m icrohabitat structure on soil m icrobial diversity, are the four key scientific issues1 The basic value of

the ecological service functions of soil m icrobial diversity, of course, lies in decomposing organic matter, recycling nutri2
ents and regulating ecological safety1 The study of soil m icrobial diversity in the years to come should center on its rela2
tionship with biological p rocesses and ecological service functions, and establishment of an index system and a methodolog2
ical system for the study on soil m icrobial diversity, and elucidation of biological p rocesses of the effect of human activities

on soil m icrobial diversity and its ecological service functions1
Key words 　 Soil m icrobial diversity; Molecular biological technology; Soil biological p rocess; Ecological

service function


