
第 57 卷 第 5 期 土  壤  学  报 Vol. 57，No. 5 
2020 年 9 月 ACTA PEDOLOGICA SINICA Sep.，2020 

                          

* 国家自然科学基金项目（31870480）资助 Supported by National Natural Science Foundation of China（No. 31870480） 

作者简介：褚海燕（1971—），男，安徽合肥人，研究员，主要从事土壤微生物、微生物生态学研究。E-mail：hychu@issas.ac.cn 

收稿日期：2020–06–15；收到修改稿日期：2020–07–07；网络首发日期（www.cnki.net）：2020–07–10 

http://pedologica.issas.ac.cn 

DOI：10.11766/trxb202006150298 

褚海燕，马玉颖，杨 腾，张考萍，范坤坤，李云涛，时 玉，高贵锋. “十四五”土壤生物学分支学科发展战略[J]. 土壤学报，2020，

57（5）：1105–1116. 

CHU Haiyan，MA Yuying，YANG Teng，ZHANG Kaoping，FAN Kunkun，LI Yuntao，SHI Yu，GAO Guifeng. The Strategies for Development 

of the Subdiscipline of Soil Biology for the 14th Five-Year Plan [J]. Acta Pedologica Sinica，2020，57（5）：1105–1116. 
 

“十四五”土壤生物学分支学科发展战略* 

褚海燕1，2，马玉颖1，杨  腾1，张考萍1，2，范坤坤1，2，李云涛1，2，

时  玉1，高贵锋1 
（1. 土壤与农业可持续发展国家重点实验室（中国科学院南京土壤研究所），南京  210008；2. 中国科学院大学，北京  100049） 

摘  要：土壤生物是地球生物多样性的重要组成部分。土壤生物驱动着土壤中有机质降解、元素循环、污染物转化与降解以

及温室气体的产生与消耗，在全球粮食安全、环境保护以及应对气候变化等方面发挥着重要作用。土壤生物学是研究土壤生

物多样性与分布、土壤生物的过程与功能以及土壤生物的调控与应用的科学。21 世纪以来，分子生物学技术的突破与生态

学理论的广泛应用极大地推进了土壤生物学研究的发展。本文回顾了土壤生物学科的发展历程，详细介绍了土壤生物学科的

发展现状，提出了土壤生物学科在理论与应用上的发展趋势，并对未来土壤生物学科的发展方向进行了展望。随着多学科交

叉融合以及研究手段的进步，土壤生物学迎来了一个新的发展时期。土壤生物学研究在生物资源挖掘、时空分布格局、生态

服务功能和生物调控等方面取得的重要成果，将更好地服务于土壤健康、植物健康、人类健康以及我们的星球健康。 
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Abstract: Soil organisms are the essential part of biodiversity on the Earth. Soil organisms could drive soil organic matter 

decomposition, nutrients cycling, pollutants transformation and degradation, and the emission and consumption of greenhouse 

gases, which is important for global food security, environmental protection, and climate change response. The discipline of soil 

biology is to study soil biodiversity and distribution, soil biological processes and functions, and the regulation and application of 

soil organisms. Since the 21st century, the breakthrough of molecular biological technologies and the widely application of 

ecology theories have greatly advanced thedevelopment of soil biological study. This article reviewed the development history of 
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soil biology, introduced therecent progress of soil biology in details, proposed the development trend of soil biologyin terms of 

theory and application, and further figured out the future development direction of soil biology. With the multidisciplinary 

integration and the advances in technology, soil biology enters a new period of development. Soil biological studies have obtained 

great achievements especially in soil biological resources digging, time-spatial distribution patterns, ecosystem services functions 

and the regulation ofbiology, which will be beneficial to the soil health, plant health, and the health of human being and our planet. 

Key words: Soil biology；Current development；Development tendency；Discipline outlook；Soil health 

1  引  言 

土壤是有生命的，土壤生物赋予土壤的生命属

性。土壤生物包括土壤中的微生物（细菌、真菌、

古菌和病毒）、藻类、原生生物和土壤动物（线虫、

蚯蚓和昆虫等）。土壤生物数量大、种类多、生物量

大，是地球上生物多样性的重要组成部分，是联系

各个圈层的生命有机体和纽带[1-2]。土壤生物驱动着

土壤中几乎所有的生物地球化学循环，在消除土壤

污染、改善土壤结构、提升土壤肥力、促进作物健

康生长及应对气候变化等方面发挥着重要作用[3]，

被认为是土壤养分的转化器、污染物的净化器、生

态系统的稳定器。土壤生物学研究土壤中生物的组

成、多样性与分布格局，土壤生物在元素循环和污

染物降解过程中的功能，土壤生物对全球变化与人

类干扰的响应与反馈，土壤生物资源及其在生产上

的应用等方面。土壤生物学的发展受益于其与土壤

学各分支学科、生物学和生态学等多学科的相互交

叉、彼此融通，特别是 21 世纪以来，分子生物学技

术的突破与生态学理论的广泛应用为土壤生物学理

论的发展提供了强大动力，极大促进了土壤生物学

科的发展[1]。同时，在理论和技术发展的支撑下，

逐渐形成以调控土壤生物为核心的技术与产品，为

维持和促进土壤健康和可持续利用提供了新的途

径。伴随着全球气候变化和人类活动的加剧，土壤

健康正面临着严重威胁。因此，充分挖掘土壤生物

的潜能是保障土壤肥力健康（充足的养分和高效的

养分循环）、环境健康和生态健康的关键，进而促进

植物健康、农产品健康， 终将服务于人类健康以

及人类赖以生存的星球健康。 

本文基于 Web of Science（WoS）核心合集数据

库，通过关键词检索（详见附录），统计自 1900 年

至今土壤生物（微生物（不包括病毒）、动物、原生

生物和病毒四大类群）学研究的年发文量，并归纳

总结了其发展趋势（图 1）。 

 

图 1  土壤生物学研究年发文量 

Fig. 1  The number of published papers in the study of soil biology 

在 20 世纪 80 年代以前，人们对于土壤生物的

认识基本停留在形态观察、经典分类及生理学研究，

由于受到技术手段的限制，在这一阶段土壤生物学

发展较为缓慢。20 世纪末期，DNA 指纹图谱和基因

芯片等分子生物学技术的兴起实现了不依赖于生物

的分离培养，而直接在 DNA 水平上对土壤生物进行

分析，开创了土壤生物的分子生态学研究的新时代。

自 21 世纪以来，以现代分子生物学技术（高通量测

序和质谱等技术）的突破以及生态学理论在土壤生

物学上的广泛应用为标志，我们已经可以从不同水

平（DNA、RNA、蛋白质和代谢物）对土壤生物群

落进行分析，并逐步形成了系统完整的现代土壤生

物学理论体系。随着多组学技术和大数据分析的快

速发展以及多学科交叉的促进作用，土壤生物学研

究已进入一个崭新的快速发展时期。中国科学院地

学部于 2012 年 4 月适时启动了“土壤与土壤生物学

发展战略研究”项目，该项目又于 2012 年 7 月进一

步提升为中国科学院和国家自然科学基金委员会联

合资助的发展战略研究项目[1]。然而，目前对于土壤

生物学的研究主要集中在土壤微生物和动物群落，

对于土壤原生生物和病毒的研究仍较少（图 1A）。



5 期 褚海燕等：“十四五”土壤生物学分支学科发展战略 1107 

 

http://pedologica.issas.ac.cn 

原生生物作为生物五界之一，是生态系统的重要组

分，其研究有助于深入理解土壤生物多样性的产生

和维持机制，有助于解析全球变化背景下土壤食物

网的结构及功能的演替等重大基础科学问题。值得

庆幸的是，近年来我国加大了对这些研究领域的投

入。例如，2019 年 12 月 30 日，中国科学院水生生

物研究所等六家科研单位在武汉启动了全球首个

“万种原生生物基因组计划（Protist 10000 Genomes 

Project，简称 P10K）”。随着土壤生物学研究的持续

推进，特别是对原生生物和病毒的研究，我国在土

壤生物学研究领域将有望取得更大进展，进而充分

发挥土壤生物学在粮食安全、环境保护、公共卫生

和食品安全等诸多核心领域的关键作用。 

文献计量结果表明，在土壤生物学研究领域累

计发文量排名前五的国家和地区当中，与美国和德

国等发达国家相比，我国在该领域的研究起步较晚，

始于 20 世纪 80 年代（图 1B）。近年来，在中国科

学院先导专项“土壤-微生物系统功能及其调控”等

重大项目的支持下，我国在土壤生物学研究领域发

展迅猛，自 2016 年以来，我国在土壤生物学领域的

年发文量已超越美国，跃居世界第一。从总体上看，

我国土壤生物学研究取得了显著进步，在研究的深

度与广度上均有不同程度的发展[2]。 

2  学科发展现状 

本文进一步检索近五年 WoS 核心合集数据库

中的相关文献（包括 35 906 篇微生物、14 048 篇动

物、1 792 篇原生生物和 5 273 篇病毒论文），并进

行关键词共现网络分析，以反映土壤生物学学科的

发展现状。如图 2 所示，关键词共现网络主要划分

为六个模块：（1）红色模块主要是土壤微生物群落

及其介导的生物地球化学循环过程对环境变化的响

应；（2）绿色模块主要侧重土壤生物在维持农作物

生长与植物健康中的作用；（3）蓝色模块主要研究

土壤生物在环境污染物降解中的作用机理；（4）黄

色模块主要是不同时空尺度下土壤生物的分布预

测；（5）浅蓝色模块主要是土壤生物与公共卫生；

（6）紫色模块则聚焦土壤生物的分离培养及形态学

鉴定。总体而言，目前土壤生物学研究主要体现在

土壤生物多样性与群落结构、土壤生物的功能和土

壤生物的调控三个方面。 

 

图 2  土壤生物关键词共现网络 

Fig. 2  Keywords co-occurrence network of soil organisms 

2.1  土壤生物多样性 

土壤生物多样性是指土壤中所有的生物种类、

它们拥有的基因以及这些生物与环境之间相互作用

的多样化程度，是土壤中一切物质转化、能量传递

和信息交流的基础，决定着土壤的生态过程、功能

与服务[4]。联合国粮食及农业组织（FAO）的《世

界土壤宪章》明确指出：地球上至少有四分之一的

生物蕴藏于土壤中，它们对物质循环、能量流动和
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粮食生产等生态系统的功能和服务具有重要的作

用。联合国环境规划署（UNEP）和 FAO 推动成立

了全球土壤生物多样性计划（Global Soil Biodiversity 

Initiative，GSBI），以此提升我们对土壤生物多样性

的认知。2014 年，第一届国际土壤生物多样性会议

在法国巴黎召开。2016 年，全球土壤生物多样性图

集（Global Soil Biodiversity Atlas）出版。2017 年，

第二届国际土壤生物多样性会议在中国南京召开。

早在 2013 年，中国生物多样性监测与研究网络（Sino 

BON）启动建设，建立了包含土壤动物和微生物多

样性的监测专项网。土壤生物多样性研究主要包括

土壤中生物群落的空间分布及土壤生物对环境变化

的响应等。 

土壤生物的空间分布主要关注土壤中微生物、

原生生物以及无脊椎动物的空间分布格局及其驱动

机制，对理解土壤中生物多样性的产生和维持机制

具有重要意义。21 世纪以来，随着高通量测序技术

的突破，土壤微生物空间分布研究得到了空前发展。

研究内容涵盖了微生物群落空间分布及其驱动机

制、群落构建过程与共存网络、微生物空间分布与

生态系统功能的关联以及微生物群落的预测等[5]。

例如，Yang 等[6]首次发现木本植物系统发育特性对

我国东部山地森林土壤真菌群落的空间分布有显著

影响。Ladau 等[7]利用物种-分布模型绘制了青藏高

原土壤微生物的分布图，预测了微生物分布在未来

几十年的动态变化。通过构建华北平原麦田土壤细

菌与真菌共存网络，耦合土壤功能基因数据，Shi

等[8]揭示了核心菌群对土壤功能基因的促进作用。

土壤病毒也是土壤生物多样性的重要组成。Wang

等[9]揭示了我国东北地区稻田土壤中蓝藻细小病毒

的地理分布模式。Schulz 等[10]首次对巨型病毒进行

全球范围的研究，并初步推断了这些病毒在各生物

系统中的空间分布模式和多样性大小等。近年来，

土壤原生动物的空间分布也得到了广泛关注。Bates

等[11]通过对全球 40 多处样点的研究，揭示了全球土

壤原生动物的分布格局，并发现土壤中原生动物具

有较高的多样性。Tedersoo 等[12]发现植物多样性对

土壤原生动物的分布有重要影响，且这种影响具有

生境依赖性。土壤动物作为生态系统物质循环中的

重要消费者，在生态系统中起着重要的作用。线虫

是地球上 丰富的土壤动物，研究人员通过解析全

球 6 759 份土壤线虫数据，结合气候、土壤和植被

等因素，揭示了全球土壤线虫多样性的驱动机制[13]。

Phillips 等[14]通过对全球 57 个国家 6 928 份土壤样品

中的蚯蚓研究，发现土著物种在高纬度上具有较高的

多样性。尽管土壤生物的空间分布研究取得了一系列

进展，但也面临诸多挑战，需要进一步推进高通量测

序等技术以及生态学理论在微生物空间分布研究上

的运用。 

解析土壤生物对环境的响应是我们当前面临的

紧迫问题之一。地上植被、土壤含水量、温度和氧化

还原状态的改变等均会造成土壤环境的变化，大多数

土壤生物会因此进化出相应策略，例如土壤微生物会

随着环境压力的增大而发生休眠或者死亡[15]。由于

土壤微生物支撑着土壤中其他更高营养级生物的存

活，研究者更加关注这一类看不见的群体如何响应

环境的变化。大量的研究表明，土壤 pH、有机碳含

量和盐度等会影响土壤微生物群落结构[16-18]，但其

影响程度取决于所研究的微生物类群、土壤类型和

分析方法等[19]。微生物群落受到多种环境因素的综

合调控，我们对于土壤微生物群落对环境变化的响

应的认识仍十分有限。此外，地上植被和土壤环境

是紧密关联的，土壤环境的变化也会通过影响地上

植被而间接影响土壤生物[20-21]。例如，高的植物多

样性增加了土壤中的菌根真菌的丰度而减少了植物

寄生线虫的丰度[22]。那么，环境变化是直接影响土

壤生物还是通过影响地上植被来间接影响土壤生物

仍是目前争论的热点议题。 

2.2  土壤生物的功能 

土壤生物在元素的生物化学循环、污染物的降

解转化以及土壤免疫抗病等方面均起到举足轻重的

作用。土壤生物复杂多样的代谢活动是驱动土壤中

各种生源要素（碳氮磷硫铁等）在土壤圈、大气圈、

水圈、生物圈间迁移转化的关键动力[23]。因此，解

析土壤生源要素生物地球化学循环的生物学机制，

是理解土壤生物功能和生物化学过程的关键。很多

微生物被发现参与到多种土壤生源要素的循环过程

中。例如，参与甲烷代谢过程中的包含甲基辅酶 M

还原酶基因的广古菌类群可以氧化除甲烷以外的短

链烷烃[24]。协助植物从土壤中吸收磷素的丛枝菌根

真菌可以在土壤有机碳固持过程中起关键作用[25]，

在大气 CO2 浓度升高的背景下通过与腐生微生物相

互作用来促进土壤有机碳的分解[26]。在厌氧和缺氧

环境中参与脱氮代谢的厌氧氨氧化细菌还能参与金
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属离子铁的氧化还原过程[27-28]。此外，土壤中高营

养级的线虫、蚯蚓等可以通过捕食土壤微生物间接

影响元素循环。Bray 等[29]和 Medina-Sauza 等[30]的

研究强调了土壤动物对微生物介导的过程具有促进

作用，特别是氮矿化和有机质的形成过程。因此，

元素的循环有赖于多种土壤生物的协同作用，仅研

究特定的微生物功能来理解生源要素的循环是非常

片面的。此外，生源要素的循环是土壤微生物群落

及其所处环境共同作用的结果[31]。人类活动造成的

气候和土地利用方式的改变是如何影响土壤微生物

代谢活性，进而影响土壤元素循环依然是一个悬而

未决的问题。探索土壤微生物调控的生源要素循环

的机制对于预测当前和未来气候变化背景下的生态

系统功能至关重要。 

除了元素循环，土壤生物也能够降解或转化土

壤中的污染物，改善土壤质量。土壤微生物对多环

芳烃类有机污染物的降解包括活化-脱芳构化-裂环

三个步骤[32]。有氧条件下，细菌和真菌通过羟基化

反应激活底物生成邻苯二酚类[33]，并由双加氧酶向

苯环中插入氧原子， 后通过裂环双加氧酶切割苯

环[34]。微生物在厌氧条件下对多环芳烃的降解具有

多种途径，在活化步骤中可以通过羟基化、甲基化、

磷酸化、羧基化和富马酸化等途径激活底物[35]，根

据激活方式的差异，脱芳构化和裂环反应需要与之对

应的水解酶的参与[32]。此外，真菌还能够通过胞外

分泌的木质素水解酶（漆酶、锰过氧化物酶等），非

特异地降解包括多环芳烃在内的许多大分子[36]。不

同于有机污染物，微生物对重金属污染的去除机制主

要包括表面吸附、转运吸收和价态改变等作用[37]。

微生物细胞壁上存在大量的羟基、巯基和羧基基团，

很容易通过静电吸附、表面络合等作用与金属离子发

生表面吸附[38]，从而降低土壤中的金属离子浓度和

运动性。微生物也能够通过胞外酶或胞内酶与金属离

子发生氧化还原反应，改变其化合价降低毒性，例如

汞抗性细菌能够将 Hg2+还原为毒性较低的 Hg 单质
[39]。此外，微生物也能通过细胞膜上的转运蛋白、

铁载体和金属硫蛋白等高效地结合金属离子，将其跨

膜转运至细胞质中，通过细胞壁的螯合固定作用沉淀

金属离子，或将其储存在细胞空泡中[40]。近年来，

研究人员已发现了多种具有污染修复潜力的土壤微

生物类群。例如，假单胞菌属的细菌对重金属有极高

的抗性，能够高效地去除土壤中的 Cd、Cr 等重金属

离子[41-42]。假单胞菌属和芽胞杆菌属中的菌株已被用

于修复芴和菲等有机污染物[43]。此外，土壤中植物

生长促生菌（Plant Growth Promoting Rhizobacteria，

PGPR）还能够通过与地上植物构建共生关系，提高

植物的抗逆性和生物量，间接提高修复效力[44]。污

染土壤的生物修复具有高效、节能、环境安全等优点，

因此挖掘更多潜在生物降解菌并评估其在土壤中的

修复效率是今后污染土壤修复技术研究的热点。 

对于土壤免疫抗病而言，土壤中功能微生物

的活动所带来的对土传病害的防御机制被称作是

土壤免疫；通过调控土壤功能微生物来提高土壤

的抗逆性和恢复力对农业的可持续发展具有重要

意义 [45-46]。类比动物免疫，土壤免疫也分为能够快

速响应，非特异性的普通免疫和需要响应时间并对

特定的病原体具有记忆的特异性免疫。土壤微生物

助力地上植物抗病主要表现在三个方面：（1）依据

求救假说（Cry-for-Help Hypothesis），植物在受到

病原菌攻击时能招募有益的微生物来对抗病原菌，

并形成土壤免疫记忆有益于下一代植物抗病[47-48]；

（2）土壤微生物刺激植物的免疫系统，诱导植物启动

系统抗性从而保护植物免受多种病原体的侵害[49-50]；

（3）病毒溶解病原菌或造成病原菌突变，从而降低

病原菌的侵染能力[51]。因此，“操纵”微生物群落来

抑制植物病害将是未来研究的热点问题。 

2.3  土壤生物的调控 

土壤中汇聚的土壤动物和微生物各类群之间相

互依赖、共存、竞争、捕食等关系构成的土壤微食

物网结构是土壤生态功能的基础，紧密调控着陆地

生态系统的养分流动和物质循环过程[52]。土壤微食

物网营养结构按物质分解速率由快到慢分为细菌能

量通道、植物能量通道和真菌能量通道[53]。食物网

中各类生物群落之间“牵一发，而动全身”。研究表

明，微食物网结构的变化或顶端捕食者的增加（减

少）对土壤功能潜力的影响比生物多样性损失带来

的影响更大[54]。因此，正向调控土壤生物群落结构、

多样性、微食物网相互关系等有利于促进土壤养分

元素循环，维持生态系统健康、稳定和可持续性。

越来越多的研究表明，不同生态系统具有不同的微

食物网集群。例如，草原生态系统的土壤食物网以

真菌为基础，农田生态系统则是以细菌为基础；土壤

微食物网对干旱逆境的恢复力稳定性和抵抗力稳定

性会受到不同土地利用方式的影响[55]。此外，病毒 
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作为微生物群落的重要成员，影响土壤微生物的死亡

率，碳、氮等营养循环以及土壤微食物网动态[56]。

近年来，关于土壤病毒（噬菌体，RNA 病毒）群落

的研究日益增多，通过稳定性同位素探针技术定向

研究病毒与细菌及与植物的相互关系将有利于进一

步完善土壤微食物网框架。由于土壤微食物网结构

复杂多样，以往研究主要根据显微镜观察计数来定

量原生动物、线虫等的生物量，或者通过磷脂脂肪

酸（PLFA）定量分析细菌、真菌的生物量，今后需

要利用多组学技术与生物相互关系网络模型来解析

土壤微食物网的结构与功能。 

除了从宏观角度调控整体土壤生物群落及其

相互关系之外，还可以通过添加微生物菌剂来调节

土壤生物群落结构，从而改善土壤养分状况和植物

健康。例如，添加微生物菌剂可以直接或间接控制

土著病原菌的入侵和发作，缓解作物连作障碍，防

控常见作物疾病，活化土壤磷钾养分等。同时，在

无菌条件下人工构建微生物组可以用以研究特定

微生物群体营养机理及竞争关系。例如，Niu 等[57]

在 7 种单菌构建的合成细菌群落中找到了抑制晚

疫病的关键微生物菌种，并进一步验证了组合菌群

对病原菌的抑制作用强于单一菌的效果。Wei 等[58]

通过人工构建暴露于入侵病原菌的细菌群落模型，

揭示了细菌群落与病原微生物的潜在资源竞争模

式是通过降低病原菌的入侵率和限制病原菌的生

长实现的。Castrillo 等[59]利用 35 株合成微生物菌

群发现并验证了磷元素缺乏条件下，微生物群落效

应不仅激活了植物对磷酸盐应激反应基因，还直接

抑制了植物免疫基因的表达，从而建立了植物营养

与免疫之间的分子机制。此外，通过构建简易微生

物菌群还可以验证土壤微生物生态理论，解释生态

现象，揭示生理机制等[60]，从而实现对土壤生物的

靶向调控。 

3  学科发展趋势 

3.1  在理论上的发展趋势 

随着土壤生物学与生态学、微生物学及土壤学

等学科的不断交叉融合，野外控制试验和样带联网

等试验平台的建立、多组学和大数据分析等技术的

突破，土壤生物学在理论与应用上均有了极大的发

展（图 3）。目前，土壤生物学理论主要包含生物多

样性的产生与维持机制、生物生态过程与演变规律

以及生物功能特性与生态系统服务关系等方面。 

 

图 3  土壤生物学分支学科发展趋势 

Fig. 3  The development trend of the subdiscipline of soil biology 

土壤生物多样性的产生与维持机制关注土壤生

物本身，以解释土壤中有哪些生物类群、它们的多

样性是如何产生和维持的，并受什么因素驱动为基

本内容。目前，宏观生态学上较为完善的理论如岛

屿生物地理学理论[61]、集合种群理论[62]和生态学代

谢理论[63]等均已被用来解释土壤生物多样性的产生

和维持机制。岛屿生物地理学理论强调随着岛屿面

积的增加和隔离程度（通常以岛屿到邻近陆地的距

离表示）的下降，岛屿上的生物多样性显著上升。

该理论首次从动态平衡的角度阐述了生物多样性与
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生境面积及隔离程度的关系，提出岛屿上的物种多

样性取决于新物种的迁入和原物种的灭绝。经过近

半世纪的发展[64]，该理论已成功应用在对土壤生物

多样性分布规律的研究中[65-66]。借助虚拟的岛屿系

统（树冠层土壤），Wardle 等[67]发现随着岛屿尺寸

的增大，土壤中微小节肢动物的多样性显著上升。

近期，我国学者利用杭州千岛湖不同大小的岛屿作

为模式系统发现岛屿面积越小，其土壤细菌和真菌

的多样性越低，有力地证明了该理论的普适性[68]。

不同的土壤生物多样性理论并非相互排斥[69]，未来

不同理论框架的叠加与融合将在更大程度上推进我

们对土壤生物多样性产生与维持机制的理解。 

土壤生物生态过程与演变规律则更加关注在全

球变化背景下，如气候变暖、人类活动和生物入侵

对土壤生物的群落结构和种间关系的影响。20 世纪

50 年代，MacArthur[70]首次提出任意一个群落的物

种多样性应与它的稳定性之间存在相关关系，其稳

定性取决于物种的多少和种间互作。目前，生态学

理论诸如中度干扰假说[71]、群落中性理论和生态位

理论[72]、多样性与稳定性的关系[73]等已被运用在土

壤生物的生态学研究中。贺纪正等[74]对土壤生态系

统微生物多样性与其稳定性的关系展开了论述，提

出土壤微生物系统是一个动态变化的自组织系统，

通过遗传维持其组成和结构的相对稳定，通过变异

适应外界干扰，共同形成土壤生态系统的抵抗力和

恢复力。Hanson 等[75]提出任何的微生物生物地理分

布格局均由四类基本过程决定，包括选择、漂变、

扩散和变异，四类过程相互作用，在生态和进化尺度

上塑造着微生物的时空格局。通过建立完备的分析方

法和理论框架[76-78]，研究人员可以将微生物群落的构

建过程定量区分到随机性过程和确定性过程[79]，甚

至更为细分的过程[80]，完成从格局理论到过程理论

的升华。未来以系统和网络理论观点为指引[81-82]，

整合研究土壤食物网中各营养级生物的生态过程与

演变规律将为该方面理论发展提供新的动力。 

土壤生物功能特性与生态系统服务关系以土壤

生物功能特性对整个生态系统的增益和福祉为根本

出发点。其理论涉及 Janzen-Connell 法则[83-84]、植

物-土壤反馈调节[85]、多样性-生产力关系[86]等。早

在 20 世纪末，研究人员就通过两个独立且互补的模

拟实验，证明了地下丛枝菌根真菌的多样性是维持

地上植物多样性和生态系统功能的重要因素[87]。以

古田山 24 公顷大样地连续 9 年的监测数据为基础，

研究人员发现树木的同种负密度制约效应与土壤真

菌类群有关，快速积累病原真菌的树木种群往往受

负密度制约效应的调节较强，而拥有外生菌根的树

木种群受负密度制约效应的调节较弱，因此，土壤

病原真菌和外生菌根真菌共同调控森林植物物种组

成[88]。通过对青藏高原大尺度的生态调查，研究人

员发现土壤真菌多样性与植物多样性强耦合，而与

地上植物生产力无直接联系[89]。近期，研究人员发

现长期施肥管理下的土壤环境已不能主动选择与固

氮活性密切相关的关键固氮菌群，由此造成土壤固

氮功能的不可逆丢失[90]。因此，耦联地上、地下生

物多样性及其与生态系统服务功能的关系是该方向

理论发展的重要趋势。如何将土壤微生物个体功能

属性的研究整合在大生态模型中则是未来该理论模

型构建的难点和热点[91-92]。 

3.2  在应用上的发展趋势 

在土壤生物学理论和技术的驱动下，土壤生物

学研究成果已经迈入向实际应用转化的重要时期，

土壤生物类群及其与植物（根系）以共存网络或者

食物链等多营养级形式相互关联，在相对稳定的土

壤环境中，逐渐形成了以土壤生物互作及其与土壤

环境和植物根系互作为核心的调控体系（图 3）。 

一方面，土壤生物之间以多营养级微食物网模

式共存[93-94]，其相互作用的过程中涉及营养依赖、

生物膜形成、分子通讯、传播功能以及真菌与细菌

内共生等互动机制[95]。因此，确定食物网中多种生

物群落共现和潜在交互模式的主要驱动因素，以及

它们与生态系统功能的关联，可以帮助我们构建以

土壤生物或土壤环境（如理化性状、养分增减）为

核心的土壤生物调控技术（图 3）。 

另一方面，植物以及土壤生物可以通过产生信

号和高能量分子作为生态介质，选择性地激活生物

种群并触发启动效应，导致特定有机基质的降解、

合成和隔离[96]。植物完全依靠每个细胞的先天免疫

能力来应对环境中的各种微生物，它们通过细胞外

识别微生物和宿主损伤相关的分子模式导致第一层

诱导防御，被称为模式触发免疫（pattern-triggered 

immunity，PTI）。植物免疫保护植物免受病虫害在

很大程度上是通过这些过程实现的，使得植物生存

的核心取决于有益微生物和病原微生物与宿主之间

的信号交流[97]。因此，识别植物性状、免疫和土壤
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生物（主要是土壤微生物类群）之间的关联，有助

于选育特定植物性状来富集特异微生物，定向调控

土壤生物与植物之间的互作关系，从而使得土壤生

物与植物的相互影响进入良性循环，促进土壤和植

物的整体健康。 

近期，全国人大代表沈仁芳研究员表示“土壤

是植物生产的载体，同时也是生态环境的基本要素。

贫瘠的土壤无法保障食物的营养和产量，污染的土

壤影响人居环境和农产品安全”。健康的土壤不仅要

求较高的肥力，还需要清洁的土壤环境。利用土壤

生物治理和改善土壤环境，是未来土壤生物学发展

的重大需求。基于上述对土壤生物调控技术原理的

认知，加强对土壤生物（特别是微生物）功能发挥

的研究，开发一系列促生、抗病、抗逆、污染修复

等功能产品（如复合菌剂），并与调控技术相结合，

构建完善的土壤生物调控体系（图 3）。目前，应用

于作物栽培和生产的微生物菌剂在减少化学肥料和

农药的使用、提高土壤免疫力、保障农产品产量与

品质方面均被验证具有巨大的应用前景[98]。土壤生

物理论与技术的发展将使调控技术和关键菌剂产品

的应用提高到新的水平，但是在现阶段仍然需要进

一步测试和验证。 

土壤生物作为农业生产、医药卫生和环境保护等

领域的核心生物资源之一，以其丰富的物种和功能多

样性，在应对粮食、能源、生态与环境等方面均具有

巨大潜力，并成为新一轮科技革命的战略高地。土壤

生物学的发展同时依赖于理论发展和技术进步，基于

对土壤生物功能及其生物过程的认知，选择合适的技

术手段，构建以生物良性互作为核心的土壤生物调控

体系，有针对性地开展恢复、维持、促进土壤健康等

多方面的管理和调控， 终达到土壤自然资源（肥

力）、环境和生态综合属性健康的目标。 

4  学科展望 

我国有着世界上 庞大的人口，可耕地面积却

极为有限。伴随着经济的快速发展，土壤出现了肥

力退化、污染加重、土传病害增加等诸多问题，严

重影响了土壤健康，并引发一系列环境生态问题。

土壤生物学理论与技术的快速发展将为解决这些问

题提供强有力的支撑，但也面临诸多挑战。现代土

壤生物学学科应以土壤生物多样性为基础，以土壤-

生物-环境的统一体为研究对象，以土壤生物的生态

过程与服务功能为 终目标，构建起包括各土壤生

物类群在内的，整合地上与地下、结构与功能、生

态与进化的多维度的学科体系。该学科体系应以土

壤生物多样性的产生和维持机制、土壤生物生态过

程机理以及土壤生物的生态系统服务功能为主线不

断扩展、相互交融、纵深发展。现代土壤生物学学

科的创建和完善应充分考虑当今生态环境问题，重

视与生产实践相结合，为我国的土壤健康和安全提

供坚实保障。从国家需求与学科发展出发，土壤生

物学今后应加强以下几方面的研究： 

（1）土壤生物多样性及其资源挖掘。土壤中蕴

藏着极其丰富的生物资源，解析土壤生物多样性及

其时空分布格局是保护、开发及利用这些生物资源

的前提。因此，未来需通过组学技术（宏基因组、

宏转录组、宏代谢组和宏蛋白质组等）研究土壤生

物群落的空间分布规律、时间动态变化、群落构建

机制，以更好地理解土壤生物多样性的形成与维持

机制。同时，还需要通过分离培养、细胞分选等手

段识别并获得土壤中有特定功能的菌株，并进行功

能验证，开发具有特定功能的微生物菌种资源。进

一步通过大规模分离培养手段与现代生物工程技

术，研发可以保存并利用的复合生物菌剂，以实现

土壤生物关键产品的应用。 

（2）土壤生物群落与功能对环境变化的响应与

反馈。气候变化、环境污染以及人为扰动会直接或

间接地影响土壤生物及其相关的地下生态过程和功

能，反之，土壤生物会通过其参与的地下生态过程

对全球变化产生正向或负向的反馈，加强或削弱全

球变化给生态系统带来的影响。未来需要重点研究

环境变化下土壤生物群落的演替规律和生态过程，

揭示土壤生物与地上植被的耦合机制，为预测环境

变化下陆地生态系统的演变提供参考。 

（3）土壤生物功能的调控理论与应用。土壤中

的生物类群以群落形式共存，形成微生物-植物的共

生或寄生关系、组建植物根系-微生物-动物食物链

等多营养级的复杂结构，并受到土壤理化性状、气

候环境等非生物因素的影响。今后需进一步阐明土

壤生物、植物根系以及环境之间的互作关系，量化

生物互作中的影响因素，以形成土壤生物的调控理

论体系；进一步通过调控土壤理化性状和植物性

状、施用复合菌剂、构建人工简易微生物组等方式
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来形成土壤生物调控的技术体系，共同促进土壤与

植物健康。 
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