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摘 要：土壤病毒是生态系统中重要的生物调节因子。病毒通过编码多种辅助代谢功能基因，能够直接影响

宿主的代谢活动，在维持土壤健康中扮演关键角色。具体而言，病毒可通过裂解细菌释放养分、介导功能

基因的水平转移，以及调节微生物群落结构及其代谢过程，从而推动土壤生态系统功能的演变与系统稳定

性的维持。本文系统梳理了土壤病毒在以下方面的功能：1）促进养分补偿和元素循环（如碳固定、氮固定、

硫循环和磷代谢）；2）改善生态环境（如调节酸碱度和修复盐碱地）；3）协助污染物降解；4）促进植物

健康；5）控制抗生素耐药菌；6）间接调节人类健康。同时，文章也指出当前研究仍存在的局限，例如对

病毒功能的深层解析工具不足、研究区域覆盖范围有限等。展望未来，该领域研究应进一步聚焦于土壤病

毒基因资源的挖掘，推动土壤病毒安全、高效的工程化应用，为农业可持续发展和环境污染治理提供新的

技术路径。 
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Abstract：Soil viruses act as indispensable and invisible regulators in ecosystems, profoundly influencing virus-
host interactions and soil health by encoding diverse auxiliary metabolic genes. Through key processes such as lysing 
host bacteria to release nutrients, facilitating the horizontal transfer of functional genes, and regulating microbial 
community structure and metabolic activities, they serve as critical drivers of functional succession and stability 
maintenance in soil ecosystems. This review systematically summarizes the multifaceted roles of soil viruses, 
including their contributions to nutrient compensation and elemental cycling (e.g., carbon fixation, nitrogen fixation, 
sulfur cycling, and phosphorus metabolism), improvement of the ecological environment (such as pH regulation and 
remediation of saline-alkali land), assistance in pollutant degradation, promotion of plant health, control of 
antibiotic-resistant bacteria, and indirect modulation of human health. Furthermore, the paper highlights limitations 
in current research, such as the lack of in-depth functional analysis tools and methods, as well as insufficient coverage 
of diverse habitats. Future studies should focus on exploring viral genetic resources and promoting their safe and 
efficient engineered applications, so as to provide innovative solutions for sustainable agricultural development and 
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environmental pollution remediation. 
Key words: Soil viruses; Auxiliary metabolic genes; Metabolic regulation; Functional compensation 

土壤病毒是地球上最丰富的生物类群，每克土壤中含有约 109 个病毒颗粒[1]。以往人们

将病毒视为一种病原体。然而随着研究的深入，科学界发现病毒在分解宿主释放养分、介导

水平基因转移、重构微生物群落结构等方面对宿主细菌的碳氮循环、污染物降解、抗逆等具

有重要作用，能直接或间接参与宿主细菌的代谢生理过程[2-5]。 
随着生信技术的快速发展，越来越多的研究揭示了病毒在土壤生态系统服务中扮演着

“隐形工程师”的角色。以“Soil”和“Virus”为关键词在 Web of Science 中进行检索，在

2020—2024 年时间段内共有 4 845 篇相关文献，近 5 年该领域发文量呈现整体上升趋势（图

1a）；涉及领域主要包括环境科学、植物科学、免疫学和生态学等（图 1b）；对关键词进行

聚类分析，发现“抗生素抗性（Antibiotic resistance）”、“噬菌体疗法（Page therapy）”、

“进化（Evolution）”是出现频率较高的关键词（图 1c），表明土壤病毒的研究主要聚焦于

其功能和互作机制。值得注意的是，“水平基因转移（Horizontal gene transfer，HGT）”、

“辅助代谢基因（Auxiliary Metabolic Genes，AMGs）”是近几年研究的高频关键词，说明

土壤病毒领域的研究愈发受到关注。 
此外，基于合成生物学和多组学技术的发展，病毒在长寿基因调控、盐碱地治理及植物

健康等方面的功能潜力也被逐渐发掘[6-8]。但是病毒调控机制的复杂性、宿主特异性及潜在

的生态风险仍亟待解决。因此，本文从多个方面介绍土壤病毒在生态系统服务中的功能作用，

揭示土壤病毒与宿主细菌互作的分子机制及生态价值，并对今后的研究方向进行展望，希望

为开展有关土壤环境病毒组多维生态功能补偿及代谢调控方面研究提供科学指导。 

 
图 1 2020—2024 年土壤病毒学研究热点 

Fig. 1 Research hotspots in soil virology from 2020 to 2024 

1 土壤病毒组驱动养分元素循环 

1.1 碳循环：病毒 AMGs 增强宿主碳循环潜力 
病毒通过携带编码碳水化合物活性酶（CAZymes），包括 GT2、GT4 和 V-Csn 等 AMGs，

直接参与宿主的碳代谢过程[9-10]。Zhu 等[10]发现，在稻田土壤中噬菌体编码的固碳类 AMGs
（如丙酮酸代谢相关基因）可以通过水平转移整合到宿主基因组中，在重金属胁迫下显著提

升宿主的碳固定效率。相关基因的表达不仅缓解了宿主的代谢压力，还促进了土壤有机碳的

长期封存。在含有微塑料污染的土壤中，病毒会直接或通过 AMGs 促进宿主裂解效应释放

可溶性碳源，或通过 AMGs 提高宿主对可降解微塑料碳源的利用能力，进而间接调节土壤

碳储存与碳排放[11]。除上述外，珠峰高海拔土壤中病毒携带的 GH23、GT4 家族基因，通过
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降解植物残体中的纤维素加快复杂碳源矿化，并且其丰度与土壤 C/N 比呈显著正相关，可

见病毒在碳循环中具有“分解者”和“调控者”的双重角色[12]。 
1.2 氮循环：病毒裂解与基因转移的双重驱动 

病毒调控氮循环的特点是其具有“自上而下”的裂解效应和“自下而上”的代谢补偿作

用。在稻田生态系统中，溶原噬菌体通过表达 AMGs 调节宿主的氮代谢通路，例如增强氨

氧化细菌对羟胺的解毒能力，间接维持氮转化效率[13]。利用宏基因组-稳定性同位素探针技

术研究发现，土壤中活性病毒通过侵染固氮细菌（如编码 nifH 的基因组），携带羟胺脱氢

酶等 AMGs，将 15N 同位素标记的氮素转移至病毒基因组，直接参与亚硝酸盐还原过程[14]。

病毒裂解宿主之后释放出的氮被其他微生物所吸收，其内在连接关系形成了“病毒-宿主-环
境”动态偶联的氮素周转网络。 
1.3 磷与硫循环：病毒协同代谢的潜在贡献 

目前对病毒介导的 P、S 循环研究较少，但已有证据表明，土壤病毒通过 HGT 间接参

与上述两种代谢活动。研究发现，土壤病毒携带的磷酸酶基因，能够促进土壤微生物在低磷

条件下提高磷的吸收量[15]。Liang 等[14]发现巨型病毒（Nucleocytoplasmic Large DNA Viruses，
NCLDV）中携带碱性磷酸酶基因（alkaline phosphatase D，phoD），揭示了阔口罐病毒

Pithovirus 具有参与土壤磷循环的潜力。此外，已有研究发现硫氧化相关基因（如 soxB、sat）
的转移则可以促进硫化物的氧化过程[15]。Gu 等[16]在土壤潘多拉病毒 Pandoraviridae、巨型

病毒 Marseilleviridae 和微小噬菌体 Mimiviridae 基因组中发现了硫氧化基因 sat 基因，系统

进化树分析结果显示，这些 AMGs 是由真核生物或原核生物水平转移到病毒的。尽管它们

在 P、S 循环上的贡献不如在 C、N 循环上大，但对于维持土壤元素循环和平衡同样发挥重

要作用。 
1.4 多元素代谢通路的多维调控 

病毒驱动的元素循环不是独立存在的，而是通过代谢通路的互作共同形成了一个协同网

络（图 2）。碳固定过程（如 Calvin-Benson-Bassham 循环）需要氮代谢提供能量，而病毒携

带的 AMGs 既可以增强宿主对 C 同化的能力也可以提升 N 同化能力。稻田病毒通过上调宿

主固碳基因与氮还原基因的共表达，显著提升土壤 C/N 比，体现了病毒在多元素耦合中的

枢纽作用[10,16]。此外，病毒裂解释放的胞内物质（如核酸、磷脂）为其他微生物提供了以 C、
N 和 P 为主要元素组成的复合资源，进一步加强了养分循环的级联效应[13,16]。土壤病毒组通

过水平基因转移与代谢补偿，推动养分元素自下而上的循环。病毒主要以 C、N 循环为主导，

协同调控 P、S 代谢，组成一套复杂而高效的生态功能网络。因此，持续挖掘和丰富病毒组

多样性的研究内容有助于拓展其生态学作用的广度和深度，并为后期的土壤健康管理和对抗

全球气候变化提供新方法。 
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图 2 病毒编码的 AMGs 调控元素循环、抵御逆境胁迫 
Fig. 2 Virus-encoded AMGs regulate biogeochemical cycling and confer stress resistance 

2 土壤病毒组提升宿主抵御酸碱逆境能力 

土壤病毒是土壤微生物逆境适应与群落重塑的工程师。病毒携带的辅助代谢基因在宿主

适应酸化、盐碱、干旱等极端环境中发挥积极作用。 
2.1 病毒编码产碱和耗酸基因，对冲土壤酸度 

酸性土壤（pH < 5.5）广泛分布于热带雨林、农业田及工业污染区域。低 pH 土壤会严

重抑制植物生长、微生物活性及养分循环效率。土壤细菌能够通过质子泵、酸代谢、产生碱

性物质来抵抗酸胁迫，而病毒携带的抗酸辅助代谢基因在酸性土壤改良中发挥缓冲作用（图

2）。研究发现，在酸性土壤中同时添加有机肥和碱渣后，病毒和细菌的 α多样性显著增加，

携带抗酸辅助代谢基因的病毒丰度显著上升，而病毒携带的 coxC、asnB、sdhB 等抗酸辅助

代谢基因数量也显著增加。进一步向酸化红壤移植 10 倍病毒后，土壤 pH 较对照组高 0.12，
表明土壤病毒群落的整体移植不仅有利于细菌的生存，还有助于提升土壤的 pH 缓冲容量[17]。 
2.2 病毒编码产酸和耗碱基因，对冲土壤碱度 

盐碱地（pH > 8.5，含盐量>0.1％）广泛分布在干旱、半干旱及沿海地区，其高盐碱度

会使土壤出现板结现象、养分失衡、微生物活性受到抑制，对农业生产及生态恢复产生不利

影响[18-19]。研究表明，土壤病毒组通过编码耐盐碱 AMGs 参与宿主抗逆性调控，形成了一

套特殊的生态功能补偿机制[20]。通过对中国的松嫩平原盐碱土宏病毒组学比较发现，高盐碱

组病毒携带的 trkH（钾转运）、glgC（糖原合成）及 PK（丙酮酸激酶）等关键 AMGs 丰度

显著增加，以上基因可通过控制宿主的离子平衡（Na+/H+反转运）、渗透保护物质（相容性

溶质）合成及酸性代谢物（丙酮酸、乳酸）生成等分子机制，有效中和土壤碱度（图 2）。

值得注意的是，病毒 AMGs 的功能协同性在碳氮磷生物地球化学循环中尤为显著，通过将

代谢模块协同表达可以提高宿主微生物对养分的竞争能力，实现对盐碱土微域环境的重构。

进化选择压力分析进一步揭示，高盐碱组病毒的非同义突变率（pN/pS=0.82）显著高于对照

组（pN/pS=0.41，P<0.001），说明病毒受到较强正向选择，快速进化是为宿主微生物群落提

供应对胁迫的储备。此发现系统揭示了病毒组以“代谢调控-元素循环-进化驱动”的多维功

能补偿机制，全面阐释了极端环境土壤病毒组适应性进化的生物学规律，为盐碱地生态功能

定向调控提供理论依据。 
2.3 病毒编码耐干旱基因 
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干旱减少土壤中水分以及微生物生长速率，改变土壤微生物群落结构。Wu 等[1]发现三

个水分条件差异较大的土壤样品中，干旱及少雨地区土壤的病毒丰度远高于中雨区和多雨区

土壤病毒丰度。Liu 等[21]发现，在长期干旱条件下，病毒编码的 AMGs 数量显著增加，其中

249 个与碳利用有关、44 个参与有机氮代谢。它们通过优化宿主的资源分配，帮助细菌在资

源受限的环境中维持代谢活性。干旱条件下病毒富集的 DNMT1、GCH1、queD 和 purD 等

基因，会分别参与 DNA 甲基化、四氢生物蝶呤合成、辅酶 Q 前体代谢及嘌呤合成，直接促

进宿主在缺水状况下核苷酸的合成和能量供给（图 2）。长期干旱使得原核生物—病毒网络

负连接的比例由 20.43%增长为 40.60%，病毒对低适应性宿主的捕食压力增强[22]。长期干旱

下病毒 AMGs 使宿主获得的优势更多地反映在宿主提高生存机会上，并促进群落更强的抵

御外部恶劣环境的能力，同时加快低适应性的裂解，优化整个群落对抗逆境的能力，甚至可

能更为剧烈。 
2.4 极端环境驱使病毒进入溶原状态 

病毒溶原化（lysogeny）作为极为有效的环境适应机制，在极端生态系统中展现出巨大

的进化优势。当宿主细菌处于 pH 异常（<5 或>9）、高盐胁迫（Na+ > 0.5 mol·L-1）或营养

限制（C/N > 30）等胁迫环境时，病毒倾向于以前噬菌体（prophage）的形式整合到宿主基

因组中，和宿主建立共生存关系。研究表明中国安徽郎溪酸化土样沿纵向不同深度向下由 pH
从 4.19（强酸性）逐渐升高为 5.42（弱酸性），病毒溶原率从 38.03%急剧下降至 4.46%
（P<0.001），该动态变化与可培养宿主丰度呈显著负相关（r = -0.83， P=0.004）[1]。同样，

松嫩平原盐碱土研究发现，高盐碱组溶原病毒占比显著高于低盐碱组（P<0.05）[20]。 
该生存策略的进化驱动力主要体现在两个方面：其一，物理化学保护机制，游离病毒颗

粒在极端 pH 或高盐条件下 DNA 损伤率可达 72%~89%·d-1，而整合态前噬菌体通过宿主

DNA 修复系统（如 SOS 响应）将遗传物质失活率降低至 5%~8%·d-1；其二，能量代谢优化，

溶原状态下病毒利用宿主复制机器实现被动增殖，其单位基因组复制能耗仅为裂解周期的

1/15~1/20（0.8 vs. 12~16 ATP/bp）[18,20]。Santos-Medellín 等[23]通过干旱实验证实，土壤含水

量每降低 10%，溶原标记基因（整合酶 int、阻遏蛋白 cI）丰度提升 1.7 倍~2.3 倍（P<0.05），
提示干旱胁迫通过选择压驱动病毒群落结构重塑。 

从生态系统层面解析，溶原化策略构建了“病毒-宿主-环境”三方互作的稳定结构：胁

迫期寄生模式下利用基因组潜伏维持种群延续；当环境条件变好后进入裂解期寄生裂解促进

病毒扩散增殖。这种动态平衡机制不仅保障了病毒组的遗传多样性储备，还通过前噬菌体编

码的胁迫响应基因（如 clpP 蛋白酶、groEL 分子伴侣）增强宿主的环境适应性，最终提升微

生物群落的整体抗逆能力。这一结果说明病毒组能够在极端环境下具有其存在意义以及生态

定位，也从另一个方面为阐释病毒组极端环境下生态位维持提供了一种新的理论基础。 

3 病毒组学与污染土壤修复 

3.1 有机污染治理中的病毒修复功能 
土壤中广泛存在的有机污染物（如有机氯农药和多环芳烃等）显著干扰微生物群落结构

与功能[24]，但病毒的参与为有机污染物的降解与污染土壤修复提供了新方向（图 3）。在中

国有机氯农药污染农田的病毒宏基因组研究中发现，污染土壤的病毒多样化水平要高于对照

组土壤，病毒组中 AMGs 显著富集，尤其是与有机氯农药降解密切相关的 L-2-haloacid 
dehalogenase (L-DEX) 基因[7]。这类基因能帮助宿主在有毒性的有机氯农药的亚抑制浓度下

维护正常代谢水平及持续生物生长活性，即能够在污染的压力下辅助宿主实现“功能外包”

的目的。Xia 等[8]研究发现，在 BaP（benzo[a]pyrene）污染下蚯蚓肠道病毒组中，低浓度 BaP
刺激 AMGs 表达、促进溶原性病毒积累，而高浓度污染则激活裂解周期，加剧噬菌体与宿

主的代谢耦合，调动病毒编码的抗氧化和降解功能。因此病毒可以在不同污染条件下通过选

择不同生存策略在裂解周期或者溶源状态之间灵活转换，从而能够有效地辅助降解有机污染

物。 
3.2 重金属胁迫下病毒—宿主协同抗性系统 

重金属污染下的土壤环境不仅构成代谢胁迫，也加剧了病毒-宿主相互作用的复杂性（图

3）。研究表明，病毒组在重金属胁迫下通过携带和转移重金属抗性基因，构建出一套“遗
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传净化器”系统。在高浓度 Cr 污染土壤中，原核生物的防御系统（如 CRISPR 系统）经历

显著适应性重构，与微生物抗重金属基因共表达增强，病毒携带 AMGs 参与宿主重金属解

毒代谢的频率上升。同时，病毒编码防御系统在移动遗传元件（如质粒和病毒）中的比例显

著提升，增强了重金属抗性基因在群落间的“共享”效率[25]。另一项病毒群落结构与溶原性

比例研究显示，污染梯度越高，病毒向溶原型演化的趋势越显著；尤其是广谱宿主噬菌体的

增强，促进了重金属抗性遗传模块在微生物网络中的传播[26]。由此可见，病毒不仅能够保护

宿主抵御重金属胁迫，还能作为载体通过水平基因转移传递重金属抗性基因，从而帮助宿主

形成重金属抗性机制。 
3.3 污染胁迫因子诱导环境中病毒驱动碳循环强化 

在污染物胁迫叠加气候骤变的背景下，固碳功能已成为考量土壤生态修复效果的重要指

标。在众多土壤类型中，稻田土壤作为典型的间歇性厌氧环境，其碳循环受病毒调控的研究

日益受到关注。最新研究表明，淹水生境病毒组中约 23.7%的 AMGs 与碳固存有关[10]。碳

固存 AMGs 在重金属污染胁迫下表达上调，并伴随 13C 标记的微生物生物量碳含量显著上

升（提高约 35.4%），而 13CO₂排放降低约 17.9%，表明病毒在碳固定路径中的调控作用。

病毒通过调节宿主的碳代谢潜力，成为污染土壤中兼具降解功能与生态修复潜力的“隐性净

化器”。 

图 3 病毒协助宿主消纳土壤中污染物 
Fig. 3 Viruses facilitate host degradation of contaminants in soil 

4 病毒是促进植物生长发育的潜在驱动力 

近年来研究表明，病毒在调控植物健康中具有显著的益生功能（图 4）。通过感染病原

微生物、调节土壤微生物群落结构、促进植物微生物的互作，病毒能够间接增强植物的抗病

性、养分吸收能力和环境适应性。已有研究发现了噬菌体编码植物促生相关 AMG 的初步证

据，例如，Braga 等[27]从两种法国农业土壤中发现土壤噬菌体 AMGs 含有琥珀酸聚糖生物

合成酶和 3-氧酰基[酰基载体蛋白]还原酶，在根瘤形成过程中起重要作用。这些 AMGs 与

有机质降解、植物根系发育、根际微生物生存策略有关。还有研究发现噬菌体编码钼储存蛋

白 (MosAB) 和 ProQ 结构域，有助于植物提高氮素利用效率和抵御非生物胁迫[28]。Yang 等
[29]还发现了噬菌体编码与琥珀酸聚糖生物合成有关的 AMGs 以及 3-酮脂酰 ACP 还原酶和

乙酰乳酸合成酶，它们参与产生根瘤菌挥发性物质，刺激根系形成并增强抗病性。此外，还

有大量研究发现噬菌体可用于治疗植物病害，例如：葡萄皮尔斯病、马蹄莲软腐病、水稻苍

白褐变病、番茄细菌性斑点、柑橘腐烂病、葡萄柚柑橘细菌性斑点病等[30-33]。总体而言，土

壤根际环境中，噬菌体和细菌相辅相成，互相影响，共同抵御外界环境胁迫，促进植物的生

长发育。 
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图 4 噬菌体成倍移植促进植物生长发育 

Fig. 4 Phage multiplication promotes plant growth and development 

5 土壤病毒阻遏与扩散耐药风险的两重性 

抗生素抗性基因（Antibiotic Resistance Genes，ARGs）在土壤环境中的迁移与扩散过程

受到多种生物学机制的调控，HGT 是介导微生物间遗传物质传递的一个重要过程[34]。噬菌

体会直接影响 HGT 的发生频率。噬菌体通过直接基因转移事件或间接参与调节微生物群落

动态，在 ARGs 的传播网络中展现出双重功能[35]：一方面噬菌体通过转导、裂解释放宿主

DNA 等方式直接促进 ARGs 的传播；另一方面噬菌体通过调控微生物群落结构或靶向裂解

耐药菌间接抑制 ARGs 的扩散。这种复杂的相互作用使得噬菌体成为土壤 ARGs 传播的关

键媒介，尤其在人类活动频繁的土壤生态系统中表现更为重要（图 5）。 
5.1 噬菌体与 ARGs 的协同进化 

研究表明，噬菌体与多重耐药菌共存时，ARGs 丰度显著增加[36]。由噬菌体介导的基因

转移可以跨宿主细胞进行，基因供体和受体细菌无须同时存在于土壤中，从而增加土壤中

ARGs 的丰度[37]。陈莫莲等[38]研究发现，噬菌体裂解宿主细胞释放出的子代噬菌体会随着土

壤胶体组分（例如黏粒矿物和腐殖质）的吸附作用，减少携带 ARGs 的病毒被核酸酶的降解

概率，不仅会延迟遗传信息的传递，还会扩大其影响的时间尺度。此外，农业活动（如粪肥

施用）可能扩大噬菌体的宿主范围，提高 ARGs 转移的广度和 AMGs 的多样性。 
5.2 噬菌体驱动的 ARGs 抑制策略 

噬菌体对 ARGs 的作用也值得重点关注。裂解性噬菌体通过靶向裂解携带 ARGs 的宿

主细菌，从而降低耐药菌的丰度。噬菌体疗法已被用于靶向清除土壤病原菌（如青枯菌），

从而减少 ARGs 的传播风险[39]。此外，噬菌体可通过调节土著微生物群落间接抑制耐药菌

增殖。Yang 等[29]研究发现根际土壤中的某些土著细菌可抑制青枯菌，但若其专性噬菌体过

度侵染，会削弱这种抑制作用。因此，合理设计噬菌体组合以维持生态平衡的稳定，成为一

种潜在的干预措施。近年来，工程噬菌体的发展为精准干预 ARGs 传播提供了新思路。Ye 等
[39]研究发现携带 CRISPR-Cas 系统的工程噬菌体可特异性切割 ARGs，Cas9 噬菌体已成功清

除病原菌内的耐药基因，有效抑制其水平转移。土壤病毒组阻遏与扩散耐药风险的机制受环

境因素的动态调控，揭示噬菌体在 ARGs 生态网络中兼具传播与阻控的双重性，能够为土壤

抗性基因风险管理提供理论及技术突破口。 
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6 土壤病毒基因组中隐匿的人类健康基因 

土壤病毒组在生态循环和环境污染修复中的作用已有众多研究，然而鲜为人知的是土壤

病毒组中不仅携带对生态有益的基因，还携带一部分对人类健康有益的基因。在 IMG/VR v4
数据库中进行比对与检索，发现土壤病毒基因组中广泛存在多种对人类及宿主具有潜在益处

的益生基因，涵盖抗癌、维生素合成、抗氧化及延长寿命四大功能类别。这些基因通过转导

整合至病毒基因组，形成 AMGs，并在宿主代谢过程中发挥关键作用（图 5）。 
6.1 病毒编码人类健康基因 

土壤病毒编码的抗癌基因 GSTT1 通过催化谷胱甘肽与致癌物（如苯并芘）的结合，促

进其排出体外，可有效地减少肺癌、结肠癌的发生率。病毒编码的维生素合成基因 bioB 和

menA 分别参与生物素（biotin）与维生素 K2 的合成，帮助进行宿主能量代谢与凝血[40-41]。

同样可由病毒编码的抗氧化基因 GPX1（谷胱甘肽过氧化物酶 1），能够通过清除活性氧自

由基，保护细胞膜与线粒体功能，延缓动脉粥样硬化以及神经退行性疾病进程[42]。此外，土

壤病毒基因中广泛存在的长寿基因 SIRT1 可延缓糖尿病或阿尔茨海默病的发病进程[43]。这

些基因的分布与功能显示病毒通过整合基因资源库从而达到保护人类身体健康的潜在作用。 
6.2 病毒携带不同人类健康基因的协同效益 

不同类别的益生基因在病毒基因组中或能通过功能协同增强对人类健康的综合效益。例

如，抗氧化基因 GPX1 与抗癌基因 GSTT1 在病毒基因组共现时，前者清除自由基以降低 DNA
氧化损伤，后者直接抑制肿瘤转移通路，形成双重抗癌屏障[44]。在土壤病毒中，携带 arsC
与 menA 的噬菌体可能通过双重策略影响人类健康：一方面通过砷解毒减少农作物中砷的富

集，阻断砷通过食物链进入人体[45]；另一方面通过宿主微生物（如根瘤菌）的维生素合成改

善肠道菌群功能，间接促进人体对钙和维生素 K 的吸收[41]。土壤病毒基因组中多次检测到

错配修复（MMR）基因 MLH1 与 PMS2，能够修复宿主基因组错误，减少突变积累，延长宿

主寿命[46-47]。这种基因协同性不仅体现了病毒基因组的进化智慧，也为靶向调控人类代谢网

络提供了分子基础。 

 
图 5 土壤病毒组中的抗生素抗性基因和人类健康基因 

Fig. 5 Antibiotic resistance genes and human health-related genes in the soil virome 

7 研究不足与展望 

尽管目前有关土壤环境病毒组的生态功能研究已取得了很大进步，但依然存在局限性与

挑战。首先，功能解析的深度与广度不足。现有研究主要依靠基因预测性分析，病毒基因的

实际表达活性、宿主特异性及环境适应权衡机制尚未明确，因此功能认知与实践应用间有一

定脱节。其次，研究内容较为局限。研究病毒调节碳氮循环较多，对磷、硫等其他元素的代
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谢调控较少，对于地域生境以及宿主类型的覆盖也各有不同，在障碍土病毒组功能方面的研

究几乎处于空白。最后，技术方法亟待突破。传统宏基因组技术对未培养病毒的功能注释能

力有限，病毒-宿主互作过程的时间和空间动态特征不易被准确捕获，实验室模拟和实际土

壤环境之间的复杂性差异会造成结果的生态相关性不足。 
未来的相关研究需要围绕多学科交叉、多技术融合为核心，在理论创新和技术进步方面

有所突破。在机制层面，应结合单病毒基因组学、原位代谢组学，揭示病毒组在元素循环中

的全息调控网络，为污染土壤修复与碳中和提供理论支撑。在技术层面，需开发跨尺度环境

响应模型，结合宏转录组与蛋白质组数据，突破病毒功能注释瓶颈；同时设计工程化噬菌体，

通过靶向递送抗逆基因定向增强宿主适应性，并系统评估其生态安全性。在应用层面，应加

强定位实验及长期监测的相关研究，建立病毒组数据库提升数据通量，挖掘有益微生物组提

升作物品质。 
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