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摘要   文章分析了国际土壤微生物组的研究现状和发展趋势，阐述了土壤微生物组研究的前

沿科学问题，综述了中国土壤微生物组的主要科研进展，提出了中国土壤微生物组研究的

机遇和挑战，探讨了土壤-微生物系统功能及其调控所需的主要技术手段与能力建设，期望

通过“土壤-微生物系统功能及其调控”中科院战略性先导科技专项研究，为深度发掘土壤

微生物组资源，定向调控土壤微生物组功能，解决我国经济社会发展面临的生态环境、农

业生产及资源瓶颈等问题起到应有的贡献。
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微生物是地球最早出现的生命形式，这种简单而古老的生命决定了地球演化的方向和

进程，推动了土壤的发生和发育，孕育了人类的文明。事实上，土壤中蕴藏的巨大微生物

多样性，被称为地球关键元素循环过程的引擎，是联系大气圈、水圈、岩石圈及生物圈物

质与能量交换的重要纽带，维系着人类和地球生态系统的可持续发展。

近 30 年来，随着各种先进物理化学手段的出现，特别是高通量测序技术的指数式发
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编者按  土壤中蕴藏的海量微生物，不仅是地球元素循环的引擎，而且是工农业生产、医药卫生和环境保护等领域的核心资源，

已经成为新一轮科技革命的战略高地，得到了世界各国政府的高度重视。2014 年，中科院适时启动了“土壤微生物

系统功能及其调控”战略性先导科技专项（B 类），开展建制化的土壤微生物组研究，前瞻布局农业与资源环境

领域面临的重大问题，聚焦提升我国在相关领域的国际竞争力和话语权。为此，本刊特组织策划“土壤微生物组”

专题，总结专项近 3 年来的主要进展，旨在进一步推动我国地球科学、生命科学和农学的学科交叉发展新态势，

在土壤微生物组的理论突破和应用示范方面实现跨越式发展。本专题由中科院城市环境所所长朱永官研究员指

导推进。
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展，土壤微生物学成为地球科学与生命科学的新兴学

科增长点和交叉前沿，蕴藏于土壤中的巨大微生物多

样性被认为是地球元素循环的引擎，而每克土壤中数

以亿万计的微生物中，高达 99% 的物种及其功能尚属

未知，因此被称为地球“微生物暗物质”。这些海量

的微生物与复杂的土壤环境总称为土壤微生物组（Soil 

Microbiome），是工农业生产、医药卫生和环境保护等

领域的核心资源之一，已经成为新一轮科技革命的战略

高地，得到了世界各国政府的高度重视。

1	土壤微生物组的功能

土壤微生物组是土壤中所有微生物及其栖息环境的

总称。土壤微生物组研究的核心内容是特定土壤中微生

物群落的协同演化规律及其环境功能。土壤微生物组的

功能与人类生产生活中的基本需求（如粮食生产、环境

保护和医药卫生等）密切相关。

（1）土壤微生物组是地球上最重要的分解者，具有

多重生态与环境功能。首先微生物是土壤-植物系统中生

源要素迁移转化的引擎，土壤中有机质的分解与积累，氮

素转化（包括生物固氮）等过程无不与微生物的活动密切

相关。这也是传统土壤微生物学研究的重点，这些研究主

要围绕元素转化速率、养分利用率、与相关土壤酶活性及

功能基因的关系等进行。事实上，土壤微生物组决定了氮

素转化及其有效性，如生物固氮、硝化作用和反硝化作用

的酶活性及其与相关微生物功能基因的关系等，在提高氮

素利用率和减少氮肥施用的负面环境效应方面发挥了重要

作用。然而，已有的土壤微生物组研究大多基于单个过程

（例如硝化作用）及其相关微生物，只有从氮素循环全过

程和其微生物组的角度来研究，才能掌握土壤中氮素转化

的全貌并制定相应调控措施。

（2）土壤微生物组是地球污染物消纳的净化器，通

过生物转化深刻影响土壤中污染物赋存的形态和归宿，

是土壤具有消纳污染物功能的关键。对于有机污染物而

言，通过微生物的代谢和共代谢过程，污染物得以转化

或彻底分解矿化。例如，通过稳定性同位素探针技术已

探明土壤中能够降解多环芳烃的微生物群落，特别是发

现一些尚未得到人工分离和培养的新型微生物类群[1]，并

在堆肥系统发现了降解多环芳烃的重要功能微生物组[2]。

这些研究有利于探索新的代谢途径、发展更加高效的生

物修复技术，并可通过微生物改造优化为生物修复提供

理论和技术支持。微生物代谢也会影响金属和类金属污

染物毒性和生物有效性。比如，土壤中砷的氧化-还原和

甲基化等过程主要由微生物驱动[3]。通过添加有机质可以

改变土壤微生物群落、调控相关功能基因表达及其物理

化学条件，从而提高水稻土中砷的生物甲基化，缓解砷

的毒性或提高生物修复效率[4,5]。

（3）土壤微生物组是全球变化的调节器，通过影

响元素生物地球化学过程，在很大程度上影响温室气体

排放与消纳。土壤微生物组可能能够促进地球增温，如

驱动生态系统温室气体排放，包括甲烷和氮氧化物。事
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实上，每年全球湿地甲烷排放量高达上亿吨，而这些甲

烷排放完全来自于微生物的作用。同时，温度升高可在

一定程度促进土壤微生物组的活性，加速有机质的分解

并向大气中释放更多的二氧化碳，形成全球升温的正反

馈。此外，全球气候变化也可能促进植物群落更快地演

化，改变凋落物的质量和数量，进而影响地下食物网的

结构和功能。土壤微生物组也是氮氧化物排放的重要来

源。据估算，全球每年氮肥投入量高达上亿吨，绝大部

分氮肥以铵态氮的形式进入土壤后，必须在微生物的作

用下才能完成氮循环维系地球生态系统的可持续发展。

而这一过程中会产生大量的氧化亚氮和一氧化氮等温室

气体并影响气候变化。在不同时空尺度上，特别是全球

变化的重要模型中耦合土壤微生物组，将能更加准确地

估算温室气体排放量及其全球增温效应，为发展更好的

减排措施提供理论基础。

（4）土壤微生物组是维系陆地生态系统地上-地下

相互作用的纽带。土壤微生物组是陆地生态系统植物多

样性和生产力的重要驱动者，直接参与了植物获得养分

和土壤养分循环两个过程[6]。共生固氮菌、菌根真菌和根

际促生菌能够直接增强植物获得养分的能力。同时，土

壤微生物能够影响土壤养分循环过程，提高土壤养分的

生物有效性，增加养分损失，间接改变植物养分的获得

量。虽然不少研究证明地下微生物在促进地上植物生长

方面的显著效果，但是由于理论和技术手段的限制，这

一效果至今尚未在农业上得以广泛应用。进一步深入研

究根系-微生物对话的信号基础与氮磷转化吸收、土壤-根

系-微生物协同作用机制与氮磷生物有效性、氮磷高效利

用的地上-地下生物功能调控与技术原理，可以有效解决

上述理论和技术方面的瓶颈问题。充分利用这些知识，

可以发挥土壤微生物组在改善植物营养、提高养分利用

率和降低化肥施用量方面的作用。

（5）土壤微生物组是活性物质的资源库，与人类健

康息息相关。土壤微生物组中的有益生物可抑制人类和动

植物致病菌增殖和传播，而土地利用方式的变化可通过改

变土壤微生物多样性来影响人类健康[7]。土壤微生物是重

要的次生代谢产物（如药物）的资源库，多数天然抗生素

来自于土壤微生物。1946 年美国科学家赛尔曼·瓦克斯曼

从土壤链霉菌中发现了链霉素，并获得了1952 年诺贝尔

奖。20 世纪 70 年代中期，美国科学家威廉·坎贝尔和日本

科学家大村智发现了阿维菌素这一高效抗寄生虫药，并获

得了 2015 年诺贝尔奖。近年来，天然结构抗生素的发现

进入瓶颈期，随着微生物培养技术、宏基因组学及高通量

筛选方法的发展，人们再次将目光聚焦于从天然产物中发

现新型抗生素[8]。日本科学家从约 1.4 万种土壤微生物中

发现一种新兴天然抗生素 Lysocin E，可有效杀死耐甲氧

西林金黄色葡萄球菌（MRSA）[9]；美国与德国科学家从

土壤微生物中筛选出一种新型抗生素 Teixobactin，可杀死

多种病原菌，且细菌很难对该抗生素产生耐药性[10]。宏基

因组学技术是人们获得未可培养微生物资源的重要手段之

一，采用该技术，科学家们已经从土壤中获得多种新型抗

生素[8,11]。此外，土壤微生物还与人类健康直接相关，研

究表明土壤微生物可与人体皮肤微生物相互作用来影响人

体免疫系统，从而减少过敏的发生[12]。

2	土壤微生物组研究的国际发展趋势

20 世纪 90 年代以来，土壤微生物组研究日新月异。

1997年，英国启动了“土壤生物多样性研究计划”，组

织 120 余位科学家参与并设置了 30 个研究项目，采用

分子技术研究土壤生物多样性及其功能，特别是发展了

稳定性同位素示踪复杂环境中生物标记物（PLFA/DNA/

RNA）技术（Stable Isotope Probe），培养造就了一批迄

今活跃在国际土壤生物学前沿的著名科学家，土壤生物

多样性的重要性逐渐引起国际社会的关注（表 1）。

我国科技主管部门长期以来高度重视土壤微生物相

关研究。国家自然科学基金委 2011 年启动了相关重大项

目，针对稻田土壤关键生物地球化学过程与环境功能，

开展了土壤微生物生态学机理研究。2014 年科技部启动

了“973”基础性研究项目“作物高产高效的土壤微生物
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表 1    国际土壤微生物相关研究项目

主导部门 启动年份 项目名称

美国国家自然科学基金委、美国农业部 1999 微生物观测与微生物相互作用及过程

国际生物多样性公约缔约方第6次会议 2002 正式提出了对土壤生物多样性进行保护和可持续利用

世界粮农组织 2002 土壤生物多样性研究议程

德国国家自然科学基金会 2003 “土壤微生物催化能力和适应过程”战略优先发展重大研究计划

德国国家自然科学基金会 2007 “土壤中生物地球化学界面”土壤生物战略优先项目

美国国家自然科学基金委、法国国家科研署 2008 土壤基因组研究计划

美国能源部 2010 微生物碳循环项目

欧盟委员会 2010 欧洲土壤生态功能与生物多样性指标项目

美国阿贡国家实验室 2011 地球微生物计划

区系特征及其调控”。同年，中科院启动了“土壤-微生

物系统功能及其调控”战略性先导科技专项，开展土壤

微生物组研究。同时期，中科院和国家自然科学基金委

也启动了“土壤生物学”学科发展战略研究项目。

2016 年5月13日，美国总统科学技术政策办公室

与相关政府机构和私人基金会共同颁布了一项新的国

家计划——国家微生物组计划（National Microbiome 

Initiative）。这成为奥巴马政府在脑科学计划、精准医

学计划和抗癌症计划后的又一个重大国家战略行动，代

表着促进科技创新和经济增长的一个新领域。该计划的

目标是研究不同环境中微生物组的功能及其利用前景，

涵括人体、土壤、海洋、大气等环境中的全部微生物个

体及其功能，为解决 21 世纪人类面临的农业、能源、环

境、海洋和气候等重大问题提供新的思路和途径。该计

划首次把微生物研究提高到国家战略地位，表明微生物

组研究已经成为新一轮国际科技革命的战略高地。

3	土壤微生物组的前沿科学问题

国际土壤微生物组学面临的前沿科学问题可概括

为 4 个主题：土壤微生物多样性形成与维持机制、土壤

元素循环的微生物驱动机制、微生物组的资源与环境功

能和土壤微生物组的新技术及其应用。其中包含的具体

科学问题详述如下。

3.1	 土壤微生物多样性的形成与维持机制

（1）土壤微生物多样性的理论与认知。主要包括：

土壤中微生物分类，土壤中是否存在目前尚未认知的第 4

域的微生物类群；土壤中微生物的数量及多样性测度；

土壤微生物遗传多样性及其代谢多样性的测度与评价。

（2）土壤微生物多样性的起源与演化。主要包括：

土壤中微生物是如何起源和演化的；土壤微生物的地理

分布格局及其驱动机制；土壤的发生、发育与形成过程

及其与土壤微生物多样性演化的相互作用规律；在地质

尺度下土壤微生物多样性的演替规律及其环境驱动机

制；土壤微生物组/植物微生物组的相互作用及其共进化

机理。

（3）土壤微生物多样性的共存机制。主要包括土壤

空间环境下的物质运动规律与生命活动规律是什么？当代

环境条件和历史进化因素对土壤微生物空间分布的贡献在

不同空间尺度、生态系统类型下有何异同？是否存在统一

的理论能够定量/定性准确描述土壤微生物多样性的共存

与维持机制？具体的科学问题包括：为什么土壤中存在如

此多的微生物类群；土壤生境的异质性、资源多样性、生

态位分化及其与微生物多样性之间的关系；进化生物学理

论是否可解释微生物的共存与维持机制；生态学基本理论
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如“物种-面积关系”“距离-衰减模式”及竞争排斥等理

论在土壤微生物学研究中的适用性问题。

3.2	 土壤元素循环的微生物驱动机制

（1）土壤关键元素循环的微生物作用机理。相关研

究主要围绕：土壤碳素循环的微生物作用机理；土壤氮素

循环的微生物作用机理；土壤磷转化的微生物作用机理；

土壤碳、氮、磷转化的微生物关联机制及其微生物组特

征；土壤中大量元素与微量元素的微生物耦合循环机理；

土壤关键元素微生物过程的生态计量化学特征及规律。

（2）土壤关键过程的微生物生理驱动机制。所涉及

的主要研究方向包括：主要土壤微生物类群的生理功能

及其生态位分异规律；土壤化学界面的热力学过程及其

微生物驱动机制；土壤团聚体形成与演化的微生物驱动

机制；土壤有机质周转速率及世代更新的微生物作用机

理；土壤微生物过程的尺度效应及其环境功能。

（3）土壤微生物组功能变异的环境驱动机制。主要

围绕以下内容展开：主要类型土壤微生物组对水分、温

度和氧气等环境要素的适应与响应机制；土壤微生物个

体、种群、群落与微生物组的世代交替时间及其环境驱

动机制；土壤微生物个体、种群、群落与土壤微生物组

功能表征及其相互作用规律；土壤微生物组对人为活动

干扰如抗生素和污染物的适应及响应机制；不同地理格

局下同一土壤微生物组的环境适应机制；不同时空尺度

下土壤元素循环的微生物过程及其主控环境驱动要素。

3.3	 土壤微生物组的资源与环境功能

（1）土壤微生物组的资源潜力。主要着力点包括：

土壤微生物个体细胞筛选、富集、培养及其在医疗健

康、工业生产和农业应用中的理论研究瓶颈；极端土壤

环境，如极度干旱、嗜盐、嗜碱和嗜酸土壤微生物资源

发掘；土壤益生菌、病原菌及主要功能类群微生物快速

检测与监测的理论基础；废弃物资源化的微生物降解与

利用的理论基础。

（2）土壤微生物组介导的地上-地下耦联机制。主

要研究方向包括：土壤微生物多样性对地上部生态系统

结构与功能稳定性的维持机制；土壤-根系-微生物界面的

重要信号物质类型、释放特征、作用机制和调控网络；

重要信号物质对根际氮、磷供应和吸收的作用机制；主

要作物根际微生物多样性及其对根际土壤氮磷转化过程

的调控机制；根际激发效应对土壤氮磷积累与转化的生

物调控机制；土壤氮磷高效供应的根际微生物调控技术

原理。

（3）土壤微生物介导的食物网络结构及功能。主要

研究方向包括：土壤食物网结构与功能维持稳定性的微

生物作用机理；微生物-动物-植物界面的物质和能量转化

过程；土壤-根系-微生物界面氮、磷养分转化的协同作用

机制。

3.4	 土壤微生物组的新技术及其应用

（1）土壤微生物组学技术。包括：土壤微生物单

分子技术、单细胞技术以及各种土壤微生物分子标记物

技术；土壤微生物基因组、转录组、蛋白组、代谢组和

脂质组技术及其关联耦合机理；土壤微生物功能组学技

术；组学技术及其在土壤微生物多样性研究中的应用；

基于土壤属性的物理-化学-微生物专题数据库整合分析平

台。

（2）土壤微生物组原位表征技术。包括：基于单细

胞筛选的土壤生物功能组学分析平台；同位素示踪土壤

微生物分子标记物的原位表征技术；土壤微生物功能原

位观测技术，如现代质谱和成像技术等在不同尺度连续

动态监测土壤微生物生理生态过程及其环境效应；代表

自然环境梯度和控制实验的土壤微生物学野外联网综合

研究平台。

（3）土壤微生物组资源调控技术。主要相关技术包

括：现代分子技术与传统土壤微生物资源发掘方法的比

较研究；土壤微生物及其活性化合物的高通量筛选与功

能分析技术；海量土壤微生物资源保存、利用与评价；

土壤微生物数据库的构建及其标准化体系；合成土壤微

生物组学技术及其在医疗健康、工业生产和农业发展方

面的应用。
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3.5	 小结

以上前沿科学问题与 21 世纪人类面临的健康、农

业、生态、环境、气候和粮食安全等重大问题密切相关，

前瞻部署并集中力量实现重点突破，不仅有利于我国在土

壤微生物学及相关领域实现跨越发展，在国际土壤微生物

组研究领域占据一席之地，也将为我国经济社会、生态环

境保护和农业可持续发展起到重要推动作用。

4	我国土壤微生物组的主要进展

过去 10 多年来，我国相关部门高度重视土壤微生物

组研究，国家自然科学基金委部署了土壤微生物组的重大

项目，科技部和农业部等部委相继设立了一系列土壤微生

物相关的国家级项目，显著推动了我国土壤微生物组研

究，特别是先进的分子技术在土壤微生物研究方面得到广

泛应用，在研究方法方面取得了跨越式发展，已经形成了

土壤微生物数量、组成与功能研究的基本技术体系。在研

究内容方面以前所未有的广度和深度拓展，超越了传统细

菌、真菌和放线菌的表观认识，围绕土壤微生物组的作用

机理，在土壤氮素转化、土壤温室气体排放、土壤有机质

的周转与肥力演变、根际微生物生态及其调控原理、土壤

矿物表面与微生物相互作用机理、土壤污染物的微生物降

解过程等方面取得了显著的进展[13]。

2014 年 6 月，中科院启动了“土壤-微生物系统功

能及其调控”战略性先导科技专项（以下简称“土壤

微生物专项”），聚焦土壤养分转化的微生物驱动机

制，瞄准养分利用率提升的国家重大需求，依托中科

院建制化的土壤微生物研究队伍，联合国内著名科研

机构，系统研究我国主要农田、草地与森林系统土壤

微生物的组成与格局、活性与功能及其地上-地下生态

系统协同调控机理（图 1），发展土壤生物系统功能及

其调控的评价模型，提升对我国农、林、草土壤微生

物资源的认知水平及可持续利用的调控能力，使我国

土壤微生物组研究取得重大创新突破和集群优势并进

入国际先进行列。

图 1    中国土壤微生物组研究目标和内容示意图（土壤 - 微生物系
统功能及其调控）

如图  1 所示，土壤微生物专项围绕“资源”“功

能”“调控”三大任务和新技术、新方法探索，集科

技攻关、人才培养和平台建设于一体，通过长期持续攻

关，在四大方面，取得了明显进展并产生了重要的国际

影响。

4.1   土壤微生物分布格局及其驱动机制

已完成对中国典型农田、草地和森林的土壤采样工

作，行程超过 8 000 余公里，取得以下 4 方面成果。

（1）评价了当代环境与历史因素对土壤微生物群落

空间分布格局的影响规律，揭示了沿纬度及海拔梯度微

生物多样性与植物多样性不同的分布模式[14]。发现在长

期施肥管理下，历史因素在农田土壤微生物空间分布中

发挥了更加重要的作用[15]。

（2）揭示了土壤微生物地理分异规律的环境驱动机

制，发现土壤 pH 能够最大程度解释土壤微生物变异规律，

包括微生物类群变异（整体群落和特异功能类群[16]）、空

间尺度变异（水平梯度和垂直梯度[17]）、生态系统变异

（自然和干扰生态系统[18]）。在高寒地带，有机碳含量则

能更好地解释青藏高原土壤微生物分布格局[19]。

（3）阐明了全球变化下土壤微生物群落的演替和

维持机制。发现在 10 年尺度下每增温 4 oC 可导致微生

物演替速率提高 2 倍[20]，人类活动和全球变化对土壤微

生物的影响和改变很可能是源于随机性过程而非确定性

过程，在多数情景下（11/16），随机过程的重要性超过

地球的引擎

中国土壤生物地图 提高养分利用率

资源 功能 调控
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50%[21]。

（4）定量了干旱程度对土壤微生物群落分布的影

响规律，分析了干旱程度驱动下土壤细菌群落的变化规

律，解析了其在导致生态系统氮素循环发生根本性变化

过程中的重要作用。发现北方草地区域氮循环在干燥

度 AI=0.32 处存在拐点，对干旱程度呈非线性响应。而在

干旱区域（AI<0.32），土壤硝化细菌和反硝化细菌数量

随干燥度指数增加而增加，在季度干旱条件下土壤微生

物多样性剧烈下降[22,23]。

4.2	 土壤生物地球化学循环的微生物过程

（1）在土壤氮素转化的微生物驱动机制方面，产生

了重要国际影响。基于高被引核心论文的数量及其作者

贡献，2015 中美科研实力的研究前沿分析表明，生态学

和环境科学领域全球共计 11 个国际前沿中，我国入选3

个，而土壤微生物专项在氨氧化古菌和细菌群落研究的

贡献度和引领度方面，位居全球前 3 位。土壤微生物专

项的研究发现厌氧氨氧化不仅是湿地和土壤系统中的重

要过程[24]，而且是稻季土壤氮素损失的重要途径[25,26]，其

中根际氮损失是发展氮肥高效利用技术的热点微域，同

时发现了厌氧氨氧化与铁氧化还原的耦合机制[27]。

（2）在土壤碳转化的微生物驱动机制方面，比较

了拥有 6 300 年历史的新石器时代水稻土和现代水稻土，

发现长期耕作导致土壤微生物结构发生明显改变，但长

期的水稻耕作使得稻田微生物向功能均质化演化，特别

是土壤营养元素生物地球化学循环相关的生态功能，有

利于增强土壤活性和加快养分转化，提高水稻产量[28]。

进一步研究还发现高浓度甲烷刺激下，干湿交替水稻土

能够氧化低浓度大气甲烷，而传统甲烷氧化菌在其中发

挥了重要作用[29]。以上研究成果为开展野外田间观测实

验，准确估算我国温室气体排放清单提供了重要的理论

依据。

4.3	 地上-地下生物协同调控与氮、磷高效利用

（1）发现硝化过程中存在完整的群体感应系统且产

生一个结构未被报道的高丝氨酸内酯信号分子，该信号

分子能够促进亚硝酸盐的吸收及转化[30]；鉴定了一种新

型的生物硝化抑制剂 1,9-癸二醇，该物质含量与水稻根际

硝化能力、铵态氮吸收速率、铵态氮偏好显著相关[31]。

（2）定量分析了典型农田土壤碳、氮转化微生物群

落演替及功能基因对气候条件变化的响应机制，揭示了

通过长期施用有机肥促进红壤大团聚体中线虫-微生物的

交互作用，从而提高氮素转化能力的机制[32]。

（3）发现中速周转碳库比快速周转碳库对升温更敏

感[33]，揭示了在潮土实施免耕耕作可维持较高丛枝菌根真

菌多样性、侵染率和玉米磷利用效率，证明高磷土壤接种

丛枝菌根真菌降低了蔬菜对磷肥的需求量[34]，发现“高磷

育苗、低磷种植”也可显著降低菜地磷肥施用量[35]。

（4）筛选出不同氮效率和磷效率的水稻品种，初步

揭示通过气孔调控，可以提升水稻碳同化能力和蒸腾拉

力，进而促进氮、钾养分增效的分子调控模式；揭示了

水稻根系质子分泌、脱落酸（ABA）含量和生长素转运

速率是应答土壤水磷匮缺环境的核心，优化施磷与水分

调控耦合能促进水稻根系下扎、提高磷素利用率[36]。

（5）发现 GmEXPB2 基因通过影响根瘤侵染率和根

毛及侧根量提高大豆结瘤数和根瘤大小，从而控制固氮

效率[37]，而一氧化氮和乙烯在植物再利用磷中能够发挥

重要作用[38,39]。

4.4	 土壤微生物研究的新技术及应用

（1）开发了稳定性同位素示踪土壤微生物组标记物

方法。建立了稳定性同位素示踪土壤微生物各种分子标

记物，如氨基糖（AA）、磷脂脂肪酸（PLFA）和 DNA/

RNA。高通量测序微生物多样性的技术平台，为国内外

上百个科研用户提供了实质性支撑。组织相关技术研讨

会暨培训班 12 次，共计 16 个国家/地区的上千名青年科

研人员参与活动。打造了国际一流的土壤微生物功能研

究平台，也为地质、海洋和污染等相关领域的微生物功

能研究提供了重要支撑。

（2）在国际上首次实现了纳升级别的单细胞扩增

体系，降低成本  100 倍；构建了首台基于拉曼光谱的
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活体单细胞筛选设备，申报了相关专利，获得相关机

构 400 万元的投资推广。

（3）创新了土壤微生物组研究的新理念，开发了土

壤-微生物-植物系统中碳、氮耦合研究的技术平台，在土

壤学权威刊物 Plant Soil 出版了“土壤-植物系统中的微生

物生态”专辑（2015 年）。揭示了典型水稻土微生物介

导土壤食物网结构；提出了全转录组水平的微生物群落

管理分析理念，阐明了水稻土氧化 2% 超低浓度甲烷的微

生物过程机制。实现了单一微生物向微生物组研究的转

变。

（4）初步建立了土壤属性空间数据库与土壤微生物

组整合分析平台，为深度发掘与调控土壤微生物组资源

提供了关键平台。

4.5	 小结

中国土壤微生物组的研究已经成为国际上一支不可

或缺的重要力量，迄今发表论文 200 余篇，其中约 1/3 发

表在土壤学、微生物学、生态学、农学和全球变化等学科

的权威期刊，在包括 Nature Communications 和 PNAS 等综

合性刊物发表了系列论文，产生了重要的国际影响。

美国地球微生物计划首席科学家认为中国土壤微

生物组研究将可能改变国际土壤微生物组研究的世界格

局。目前，我国科学家正在牵头组织将于 2017 年 10 月

在南京召开的“第二届全球土壤生物多样性大会”

（GSBC 2）。

5	土壤微生物组功能研究的目标和能力建设

土壤微生物组的研究依赖于跨学科交叉的理念和先

进技术的支撑。未来（2025 年前后）我国土壤微生物组

的战略目标主要有：绘制主要生态系统土壤微生物资源

图，建立国际一流的环境格局-土壤微生物组整合分析数

据库和平台；研究土壤微生物组的形成与演化、关键物

质与能量循环的微生物机制、土壤微生物组资源发掘与

定向调控，突破地球科学和生命科学交叉前沿的重大问

题，为解决 21 世纪我国面临的农业、能源、医疗和工业

相关的重大问题提供支撑。

土壤微生物组服务于人类生产生活和经济社会发

展是其永恒不变的主题。土壤微生物组的研究已经超越

了单一微生物、单一土壤要素、单一微观过程的传统理

念，而是将微生物群落及其栖息环境的相互作用作为一

个整体，从地球科学的宏观角度调控土壤过程的农业和

生态环境功能，从分子生物学的微观尺度发掘海量微生

物资源在医疗健康、工业生产等方面的巨大潜力。因

此，功能研究是新形势下土壤微生物组能力建设的核

心，其主要技术路径和能力建设包括以下 6 方面。

（1）土壤微生物组与医疗健康。土壤是微生物资

源的最大源和汇，蕴藏着难以估量的活性物质，这些微

生物在医药卫生、畜牧饲料、农化用品等方面具有广阔

的应用前景。美国科学家瓦克斯曼创新了微生物分离培

养技术，发现了活性物质链霉素，首先定义了抗生素

（antibiotic）的基本概念，成为第一位获得诺贝尔奖的

土壤学家；而日本科学家大村智则从土壤微生物中发现

了伊维菌素活性物质，在治疗河盲症和象皮病方面发挥

了巨大作用，并于 2015 年获诺贝尔奖；与此同时，我国

土壤微生物资源及其活性化合物资源挖掘亟需跨学科人

才与平台建设。

（2）土壤微生物组与农业生产。我国用世界 7% 的

耕地面积养育了世界 21% 的人口，这必然导致大量的农

药、化肥和资源投入，进而导致土壤资源退化与污染，

土壤微生物在养分循环与供应过程中发挥了决定性的作

用。2013 年 12 月，美国政府出版了《微生物养活世界》

一书，强调土壤微生物调控能够实现作物增产 20%，减

少 20% 的化肥与杀虫剂的农业投入，是未来环境友好、

经济可行的绿色农业新出路。美国孟山都农业生物技术

公司也正在开发相关微生物组制剂，旨在改变传统的农

业增产模式，由地上部分植物农业性状改良的单一研究

和生产，扩展到地下微生物功能研究，以提高土壤肥力

和生产力。我国亟需结合中国特色现代化农业开展土壤

微生物组相关研究，为创新驱动我国农业经济发展提供
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智力支撑。

（3）土壤微生物组与环境保护。土壤污染是一个

世界性环境问题，是人类社会可持续发展的最大挑战。

土壤微生物组通过自身的生命代谢活动（如分泌有机物

质以络合/沉淀重金属，分泌胞外酶以降解/转化有机污

染物），使被污染土壤部分（或完全）恢复到污染前状

态。土壤微生物组被认为是土壤污染生物诊断与生态风

险评价的指标，而土壤微生物组-植物-物理化学联合修复

技术，被认为是土壤污染环境修复的绿色途径，是社会

经济可持续发展的必然需求。我国亟需在污染物降解微

生物资源及其下游应用方面加大投入，为推动生态文明

建设保驾护航。

（4）土壤微生物组与全球变化。陆地表层系统中

几乎所有的温室气体排放过程，包括二氧化碳、甲烷和

氧化亚氮，均与土壤微生物密切相关。土壤微生物组事

实上被认为主导了温室气体产生和氧化过程。据估算，

我国旱地土壤每年大气甲烷氧化量高达 4 700 万吨，而美

国科学家曾报道我国水稻田甲烷排放量为大约每年 1 亿

吨。产甲烷古菌、甲烷氧化菌、硝化微生物和反硝化微

生物则形成了互有联系、密不可分的土壤微生物组，在

控制土壤温室气体排放方面发挥着重要作用。因此，深

入解析土壤温室气体产生与氧化的微生物过程，将为准

确估算我国温室气体甲烷源和汇的强度以应对国际间气

候变化履约，提供重要的科学数据支持。

（5）土壤微生物组与跨学科研究。土壤微生物组

本身是一门交叉学科，它的诞生和涌现得益于先进的分

子生物学、物理学、化学、计算科学和信息学等学科的

快速发展和交叉融合。例如，土壤微生物学与物理学交

叉可为解答土壤结构的形成与演化机制提供重要线索，

与化学交叉则推动了对土壤元素转化规律的深入理解，

与矿物学交叉则为阐明地球生物成矿过程提供了新的视

角，与地理学交叉则能够更好理解地球表层系统关键过

程及地理分布格局。以土壤微生物组为牵引的跨学科交

叉研究，从系统的角度为生命科学和环境可持续发展理

论与实践提供重要的源动力，已经成为主要发达国家科

学前沿战略高地。

（6）土壤微生物组与联网平台。受理论和技术的

制约，以及长期以来对土壤微生物组原位研究的关注缺

失，我国土壤微生物组野外实验平台的建设相对滞后，

迄今尚无相关的专门实验室，更缺乏长期开展土壤微生

物组联网研究的野外实验平台，极大地限制了土壤微生

物组资源的收集、挖掘与利用。结合我国已有野外长期

定位试验站的积累与经验，建设土壤微生物组联网监测

与示范研究平台，将能通过“空间换时间”，在更大时

间和空间尺度认知土壤微生物组从哪里来、到哪里去，

更好地把握不同类型和尺度下土壤微生物组的结构与功

能，提高生态系统尺度转化研究的可靠性，准确认知土

壤微生物组功能的尺度效应，造福人类并推动社会经济

发展。

6	结语

土壤、水、大气被认为是人类生存与发展的核心

资源。然而，传统的土壤微生物组研究主要服务农业生

产，随着社会经济的快速发展，特别是近 30 年来，学术

界对土壤微生物组的理论认知发生了翻天覆地的变化，

其应用前景得到了各国政府的高度重视，成为新一轮科

技革命的战略制高点之一。目前，国际土壤微生物组的

多样性、描述性研究已臻成熟，相关研究面临着从数量

向质量转变的历史机遇和挑战。

在新技术发展日新月异的国际环境下，通过整合不

同学科优势力量，强化不同学科交叉研究，发挥建制化

的集成攻关优势，创新土壤微生物组方法体系，破译土

壤微生物组起源与演化的基本理论，发挥土壤微生物组

在合成生物学、合成生态学等学科发展和应用中的基础

性地位，积极推动并参与重大国际合作项目或政府间行

动计划，在夯实学术实力的同时增强我国科学家的国际

话语权和影响力，将能促进我国在地球科学、生命科学

和农学等相关领域的理论突破，实现土壤微生物组知识
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积累和应用示范的跨越式发展。

（相关图片请见封二）
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Abstract    In the past three decades, soil microbiology has emerged as a hotspot for transdisciplinary integration of earth science and life 

science. The remarkable diversity and vast number of microbes in soil are termed microbial engine being primarily responsible for the global 

cycling of the key elements on earth. Ironically, it is estimated that the majority of these tiny organisms remains unknown, and these untapped 

resources are defined as microbial dark matters. Collectively, these countless microbes and their physiochemical soil environments are 

considered as soil microbiome, which has attracted huge attention across a wide range of fields including sustainable agriculture, high-tech 

industry, environment protection, and medicine science. In fact, soil microbiome is being recognized as one of the strategic high ground of a 

new round of science and technology revolution. This review summarizes the progress of soil microbiome, outlines the key scientific questions, 

synthesizes the major advances of China Soil Microbiome Initiative, highlights the challenges and opportunities ahead of soil microbiomes in 

China, and concludes with capacity building through various pathways to advance soil microbiomes researches.

Keywords     soil microbiome, strategic outline, scientific question, vision perspective
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