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农业土壤微生物基因与群落多样性研究进展

孔维栋，朱永官‘，傅伯杰，陈保冬，童依平
(中国科学院生态环境研究中心，北京 100085)

摘要:介绍了群落基因组多样性、结构多样性与功能多样性相互关系的研究方法，重点论述了近年来农业土壤微生物群落遗传、

结构与功能多样性的研究进展。同时总结了耕作措施和养分管理对农业土壤微生物群落多样性的影响，提出微生物序列分析、

比较基因组学和微生物芯片技术与传统研究技术结合将有助于对微生物群落结构与功能和生物与环境因素对土壤微生物群落

影响的深刻理解。
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A review on microbial gene and community diversity in agricultural soil
KONG Wei-Dong，ZHU Yong-Guan，FU Bo-Jie，CHEN Bao-Doug，TONG Yi-Ping  (Research Center for Eco-

Environmental Sciences, Chinese Academy of Sciences, Beijing, 100085, China). Acta Ecologica Sinica,2004,24(12):2894-2900.

Abstract:Soil is a complex and dynamic system and sustains an immense diversity of microbes. All life forms rely on microbial

processes for their survival. Microbial diversity is greater than the diversity of any other group of organisms. Microbes are
responsible for diverse metabolic functions that affect soil and plant health. However microbial diversity, to a large extent，is

unexplored.
    A range of novel methods based on rRNA and rDNA analysis have revealed parts of soil microbial diversity. The key

problem posed by the link between microbial diversity and soil function is to understand the relations between genetic diversity

or community structure and community function. A better understanding of the relations requires not only the application of

more accurate assays for taxonomical and functional characterization of DNA and RNA extracted from soil，but also high-

resolution techniques with which to detect inactive and active microbial cells in the soil matrix. Subsequently the application of

DNA microarray and stable isotope probe will provide huge amounts of new data, potentially improving our understanding of
the structure and function of soil microbial community, and the interactions that occur within them. The next step is to acquire

genomic，functional and evolutionary information from bacterial artificial chromosome libraries of soil microbial community

genomes.

    This paper summarized the recent progress in studies of soil microbial communities with focus on novel approaches that

provides insight into the relationship between structure and function. The effects of agricultural practices (cropping cultivation

and nutrient management) on soil microbial community were also reviewed. At the end of this paper，key points of further
research foci on microbial community in agricultural soils were suggested as follow:I.The novel approaches for determining
the functional diversity; I(.The mechanisms of interactions between microbes and plant and the co-evolution of microbes/

plant;IQ.The response of soil microbial community to nutrient management and the ways modulating the rnicrobial

community; N.The mechanisms of microbial responses to environmental stresses (such as pollutants);v.The interactions

between soil microbial community and global changes.
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    土壤生态系统是保证动植物生存、农业健康、持续发展的基础川，对全球环境变化有着深远的影响。土壤微生物群落是土壤

中的活性组分，包括细菌、真菌、放线菌和原生动物、病毒和小型藻类C7。每克土壤中栖息着大约100亿个微生物[81，但在显微镜

下观察到的微生物不到1%可以培养E91。土壤微生物对全球生态系统功能如养分运转[21、有机质分解、土壤结构维持、温室气体

产生[s7、环境污染物净化叫的调节发挥着重要作用。因此，在一定程度上全球生态系统的变化与土壤微生物群落密切相关。根据
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联合国粮农组织的统计，在氮素固定、有机废弃物处理、土壤形成、污染修复及农业害虫的生物防治等方面，全球农业土壤生物

每年创造的总价值超过1542亿美元E51。正是由于土壤微生物在陆地生态系统中的重要性，有关土壤生物多样性的研究得到了

广泛的重视。英国自然与环境委员会(Natural Environment Research Council, NERC)于1999年启动了土壤生物多样性研究计

划，该计划为期5a [67。联合国粮农组织也启动了国际土壤生物多样性计划((Soil biodiversity initiative)，开展与土壤生物多样性

的评价、管理和保护有关的基础和应用基础研究[C61。这些研究为全球农业生态系统的可持续利用提供理论依据。

    目前生物多样性与生态系统功能及稳定性的相互关系的探讨越来越受到重视和广泛研究[[1012]，但目前绝大部分的研究还

是以植物群落为主。最近土壤微生物群落多样性与土壤生态系统功能之间关系的研究也开始起步。van der Heijden等[[13」研究

表明植物多样性与生态系统生产力随土壤中菌根真菌物种数量的增加而增加，土壤微生物与植物间的相互作用推动着生态系

统功能的变化如植物群落多样性、产量及其变异性等。Khronomos等[143的研究也发现土壤生物影响植物群落的相对丰富度

(Relative Abundance) a Stocking['6〕指出在热带地区土壤微生物多样性越高则农业土壤的肥力也越高，其生产力也较高。Mader

等[[16〕研究发现，与施用化肥的常规耕作相比，有机农业耕作条件下(化肥输人降低3400、能源输人降低53%、除草剂用量降低

9700)，土壤具有较高的微生物群落多样性，但作物产量仅降低200o，说明土壤微生物群落多样性较高的有机耕作系统对外界

物质输人的依赖性降低。因此，土壤微生物群落在一定程度上调节着土壤乃至整个生态系统功能。

    本文将综述近年来研究土壤微生物群落的分子生物学方法，重点分析土壤微生物群落基因多样性与功能、群落结构与功能

之间的关系，以引起国内对土壤微生物群落基因和功能多样性研究的重视，引发研究者对微生物基因组与功能关系研究的兴

趣。此外本文论述了耕作措施对农业土壤微生物群落多样性的影响。

1 土壤微生物群落多样性研究方法

    土壤微生物群落多样性指微生物在各个组织水平上的复杂和变异程度，包括微生物数量(丰富度)和相对丰富程度(均匀

度)。在生态系统水平上，土壤微生物群落多样性主要研究与微生物相关的过程分析，相互作用复杂程度及各水平食物链数量。

因此土壤微生物群落多样性研究方法应该包括微生物群落水平的整体和结构或功能单位的局部测定[C17,181。简而言之，微生物

多样性就是指土壤中微生物种类、数量及其在土壤中的分布信息，根据这些信息可以直接估计土壤微生物群落的总基因多样性

或复杂性。

    在过去的20多年里，分子生物学技术，尤其16SrDNA技术已经广泛应用于鉴定未知菌的研究中[[19,20]。微生物群落中鸟喋

吟和胞嚓咤含量可以揭示其群落结构特征[[21)，但却不能反应其他多样性指数，如群落丰富度、均匀度及群落组成。基于PCR技

术的单核昔酸构象多态性(Single Nucleotide Polymorphism, SNP)检测方法，如温度梯度凝胶电泳(Temperature Gradient Gel

Electrophesis, TGGE)、变性梯度凝胶电泳(Denaturing Gradient Gel Electrophesis, DGGE )、单链构象多态性(Single-

Stranded-Conformation Polymorphism, SSCP)、扩增 rDNA限制分析(Amplified Ribosomal DNA Restriction Analysis,

ARDRA)、末端限制片断多态性(Terminal Restriction Fragment Length Polymorphism, T-RLFP)等技术均可提供群落中种类

组成信息及比较样品中常见种类的微生物。然而，PCR技术仍然存在一些问题，如不同引物对不同种类微生物DNA的扩增效

果不同，容易引起误差[[22,23[，且DGGE运行时间不同，土壤微生物群落DNA的PCR产物的DGGE带型存在很大差异[24]，因此

这些方法不能作为多样性的一个绝对指标[[2s]。近年来微生物芯片技术(Microarray)迅猛发展。芯片技术的基本原理是应用已知

的核昔酸序列作为探针与标记的靶核昔酸序列进行杂交，通过对信号的检测进行定性与定量分析。该方法快速、简捷且获取的

信息量大，微生物群落多样性研究将进人一个崭新的阶段[E26, 277。有关土壤微生物群落多样性研究方法详细信息可参阅Hill[211

和JohnsenEl8]的文章。

1.1 微生物单基因组与群落基因组研究关系

    单个种类微生物基因组测序有助于鉴定和表征所有存在的基因，可以了解微生物新的代谢途径、基因调控因素、未知功能

基因及对病原菌、病毒和毒品具有抗性的基因卿r291，有助于深人了解微生物基因进化过程。但对单个种类的微生物基因序列的了

解并不能揭开整个土壤微生物群落的生命过程和功能。土壤中微生物所有的基因可以看做一个大的土壤微生物群落基因组即

宏基因组(Metagenome) C3o}。对微生物宏基因组进行研究才能最终揭开土壤微生物群落的价值。利用现代微生物芯片分析技

术，对基于比较基因组学的物种多样性的研究将开创生命科学研究的新纪元[[31]。微生物基因组学研究领域下一步的工作应从

繁杂的数据中获取微生物进化和功能方面的信息，利用基因技术来解决微生物生态中相关问题。如对一些管家基因(Core

Housekeeping Genes)如rDNA和功能基因进行对比分析，可以获取土壤微生物群落基因和功能多样性方面的信息。利用芯片

技术对土壤微生物宏基因组进行研究，可以了解土壤微生物群落基因表达图谱和新的代谢途径，快捷的探测未知基因的功能，

进而追踪一些能够高效表达或控制微生物群落重要功能的一些关键基因。此外，微生物芯片技术有助于认识调控微生物细胞能

源供应、电子受体有效性等重要生命过程的因素，深人了解微生物基因进化过程和微生物功能多样性的影响因素。

1.2 土壤微生物群落结构与其功能、活性关系研究方法
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    目前微生物群落研究面临的最大挑战是如何将微生物群落结构与其功能联系起来。尽管基于16SrDNA技术的各种方法

提供了大量土壤微生物群落结构的信息，但这些方法并不能提供充足的微生物群落功能方面的信息。群落基因组学分析可以通

过研究微生物基因组序列与某些表达特征之间的关系，获得一些微生物功能方面的信息。但同时也需要运用其他方法将特定功

能与具有这种特定功能的微生物群落结构对应起来。对rRNA表达基因和与环境因素相关的主要酶类的基因进行定量化和比

较分析，将能了解微生物结构与特定功能之间的关系，如硝化、反硝化和污染物降解)一“〕。

    根据这种思想一些学者发展了微生物功能基因芯片技术(Functional Gene Microarray)。功能基因芯片技术是利用寡核昔

酸探针来探测一些基因的表达或编码一些控制生物地球化学循环的重要酶的基因。因此可以根据具有特定功能且已知基因序

列的微生物菌群设计寡核甘酸探针来探测未知环境样品中的微生物群落，确定该样品微生物群落的功能，并将特定微生物群落

菌群与其功能联系起来。一些学者在这方面已取得一定进展，找到了编码氮素降解酶[357氨氧化酶[36」等的基因。

    微生物放射技术(Micro radioautography)也是近年发展起来的一项研究土壤微生物功能与结构关系的一种方法。该方法根

据微生物细胞可利用特定放射性标记物的原理来检测和定量分析微生物活性。为了将特定微生物细胞的多态性与放射性物质

的吸收量联系起来，通常将微生物放射技术与荧光原位杂交(Fluorescent In Situ Hybridization, FISH)、基因多态性特异探针

和荧光显微镜联合起来研究环境微生物群落。有关微生物放射技术和荧光原位杂交联合应用的研究越来越多[37̂39]。目前分析

环境样品中活性微生物群落结构的稳定性同位素技术((Stable Isotope Probing,SIP)在微生物生态研究中也得到广泛应

用[[40-427 o SIP方法的原理是，具有代谢活性的微生物在生长期间积累大量‘℃，并在其遗传物质上标记，通过密度梯度离心可以

将标记着‘℃和‘ZC的DNA分开，通过研究被分开的不同密度DNA的特征，了解环境样品中活性微生物群落基因组特征。因此

SIP方法为确定具有活性的特定种类微生物的代谢过程提供了强大的技术支持。另外一个研究土壤微生物群落结构及活性的

方法是磷酸脂肪酸(Phospholipid Fatty Acid,PLFA)技术。PLFA技术是通过检测微生物细胞膜中磷酸脂肪酸组成来研究微生

物群落结构的一种方法[[43. 44]磷酸脂肪酸只存在于活体细胞中，细胞一旦死亡，其中的磷酸脂肪酸迅速降解。不同种类微生物

的磷脂类脂肪酸的种类和含量不同，因此可以根据磷酸脂肪酸的成分和组成了解活体微生物群落结构信息。一些学者也将同位

素示踪技术与PLFA技术结合起来研究土壤中特定微生物群落对外界干扰的响应[45--477

1.3 土壤微生物群落功能研究方法

    土壤微生物群落功能多样性包括微生物活性、底物代谢能力及与N,P,S等营养元素在土壤中转化相关的功能等。碳源利

用功能分析在微生物群落功能中研究较多。目前对土壤微生物群落多样性与微生物群落功能之间的关系还了解甚少。微生物利

用碳源多样性方法，即Biolog方法，是通过测定微生物对Biolog微平板中95种单一碳源的利用能力来评价土壤微生物群落生

理轮廓，测定土壤微生物群落功能多样性[46]。由于Blolog方法快速、简便，该方法已成为研究土壤微生物群落功能的一种常规

方法。Degens等[49〕利用原位代谢功能多样性方法来评价土壤微生物群落短期底物呼吸能力(Catabolic Response Profile,

CRP)。他们研究[[50〕发现在长期耕作土壤上，代谢多样性低的土壤微生物群落对外界干扰的恢复能力低于代谢多样性高的土

壤。较大的外界干扰可以使土壤微生物群落功能多样性产生很大的变化，甚至不能恢复[[51]

    微生物群落功能的另一个重要研究方面是土壤微生物群落稳定性。稳定性包括微生物对外界干扰的抗性(Resistance)和恢

复性(Resilience) E"3.氯仿熏蒸法是一种应用较多的一种方法，其原理是通过氯仿熏蒸杀死部分或全部土壤微生物，人为的调整

土壤微生物群落多样性，然后研究土壤微生物群落多样性与土壤功能的关系[[53] o Griffith，等[[54〕研究发现土壤微生物一般的功

能(General Function)，如有机物料降解和反硝化功能随土壤微生物群落多样性升高而降低，特定功能(Specific Function)如硝

化和甲烷氧化功能则随微生物群落多样性升高而升高，但是氯仿熏蒸方法并不能整体降低微生物多样性，而只能杀死一些对氯

仿敏感的微生物。另一种调节土壤微生物群落多样性的方法是稀释法。Griffiths等[[55」发现该方法调节后的微生物群落多样性

与微生物群落稳定性如有机物料分解和外源干扰(加热和施人Cu污染)之间没有一致的相关性，因此稀释法可能也存在对某

类微生物的选择性。目前任何调节土壤微生物群落多样性的方法对微生物种类均有一定的选择性[[567，因此调节微生物群落多

样性适宜的方法是研究土壤微生物群落功能与多样性之间关系的一个重要的制约因素。一般认为多种微生物群落多样性调节

方法联合应用可能能够更真实的反映微生物群落多样性与功能之间的关系[55]

2 农业耕作措施对土壤微生物群落多样性影响

    土壤微生物不仅控制着土壤有机质和重要营养元素(如N, P, S)的生物转化，还深刻影响着土壤物理一化学性质，如土壤

团粒结构的形成、pH变化等，因此土壤微生物对于土壤可持续利用具有至关重要的作用。同样，营养元素、土壤物理化学性质也

显著的影响着土壤微生物群落结构、活性及其多样性。不同农业耕作措施对土壤的物理化学性质影响不同，从而影响土壤微生

物群落多样性。

2.1 耕作措施

    耕作可显著改变土壤物理一化学性质，土壤异质性降低，水分、氧气及C,N,P,S等营养元素有效性、土壤结构等发生变化。
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不同粒径的土壤颗粒上栖息的微生物种类和数量不同，超过80%的细菌生活在稳态微团聚体的空隙中((2 - 25[,m) ""，即微生

物对土壤颗粒的选择具有专一性。耕作引起土壤结构变化，从而影响土壤微生物群落多样性变化。一些研究表明，与免耕或少耕

相比，连续翻耕降低了土壤稳态微团聚体数量，从而降低了土壤微生物群落多样性[[68[。 Lupwayi[697等比较了小麦本体土壤((Bulk

Soil)与小麦根际土壤(Rhizosphere Soil)微生物群落在不同生长期的代谢多样性后发现，土壤微生物群落功能多样性(Biolog方

法)在营养生长期免耕与常规耕作没有差异，但在旗叶期免耕显著高于常规耕作处理，而这两个处理的根际微生物群落代谢多

样性在这两个阶段均无显著差异;在营养生长期小麦收获后种植红三叶草或紫花豌豆处理的微生物群落代谢多样性高于小麦

收获后休耕或连续种植小麦处理。这表明休耕和轮作均有利于提高土壤微生物群落代谢多样性，且耕作措施对土壤微生物群落

的影响大于对根际微生物群落的影响。

    植物根系向土壤中分泌大量有机物质，其残体也提供了丰富的有机物质[[60, 611，从而影响土壤中有机物质的数量和种类。土

壤中的有机物质对微生物具有诱导作用，即土壤微生物群落结构及其多样性与土壤中有机物种类和数量有关[62- 64]。因此植物

是土壤微生物群落变化的驱动力[[661，对土壤微生物群落多样性产生显著影响[[667 o Soderberg等[[66[采用PLFA和Biolog方法研

究发现Dactylis glomerata L.，Phalaris arundinaceae L. ,Phleum pratense L.和Trifolium pratense 4种作物均存在根际效应:

根际与土壤微生物群落结构均存在一定差异，且豌豆的根际效应最明显;不同作物根际的微生物群落也各不相同。因此作物生

长旺盛期或种植密度较大的土壤中，作物根系分泌物较多而影响整个土壤的微生物群落结构，使作物根际与土壤的微生物群落

结构趋于一致[67, 68]

    植物对土壤微生物群落的影响及植物与土壤微生物群落之间的相关性因植物类型而不同。Johnson等[[69〕应用Intergenic

Transcribed Spacer (ITS)方法研究了美国San Joaquin谷地农业土壤微生物群落与作物种类之间的关系发现，在不同土壤上种

植葡萄和番茄的土壤微生物群落非常相似，而在不同土壤上种植棉花或红花的土壤微生物群落结构差异很大，说明葡萄或番茄

对土壤微生物群落结构影响较大，而棉花和红花对土壤微生物群落影响较小。这与Song等[70〕应用磷酸脂肪酸(PLFA)方法研

究的结果一致。Miethling等[[71」在温室条件下在两种土壤上种植黑麦草和紫花首楷发现，植物是土壤微生物群落的驱动力，土

壤类型对微生物群落影响较小。与此相似，种植油菜和苏丹草的3种类型土壤的微生物群落(PCR-DGGE)与这两种植物具有

很好的相关性，而种植鹰嘴豆土壤的微生物群落与该植物之间不存在相关性[[721

    同时，植物对土壤微生物群落的影响也受到土壤本身特性的影响。Alvey等[73〕采用PCR-DGGE方法研究了西非不同类型

土壤的氨氧化细菌群落与植物之间的关系后发现，高阳离子交换量，高有机质含量和中性的高缓冲能力土壤的氧化细菌群落受

植物影响较小，且种植不同植物的土壤氧化细菌群落相似;而在低阳离子交换量，低有机质含量和酸性低缓冲能力土壤的氧化

细菌群落受植物影响显著。此外，菌根真菌对宿主植物根系分泌的有机物质数量和种类具有一定的影响[[74]，从而影响土壤微生

物群落结构[[767。因此植物与土壤微生物群落之间的关系是一个综合作用的结果((Context-dependent)[761 o

2.2 养分管理

    有机和无机肥料可提供丰富的C,N,P,S等微生物活动所必需的生命元素以及Fe,Mn等微量元素，同时肥料的施用对植

物根系的生长和生理活性有重要的影响，由于植物的根际效应是与根的生长和代谢直接相关联的，因此，肥料的施用必然要改

变作物的根际环境，从而对土壤微生物群落多样性会产生直接和间接的影响。

    一般土壤中有机质腐殖化程度较高，能被微生物直接利用的碳源含量低，微生物活性较低[777，因此有机肥的施人可提供丰

富的碳源，刺激土壤微生物的生长。在有机肥料施用初期，大量喜富营养微生物快速生长，但这类微生物种类较少，因此土壤微

生物群落多样性降低。随着时间延长，易分解碳源及各种养分含量降低，喜富营养微生物逐渐衰亡，而贫营养微生物及土著微生

物大量生长，这类微生物种类较多，因此土壤微生物群落多样性升高，随着时间延长，微生物群落多样性逐渐降低并趋于稳定，

接近最初的原始状态[78, 797

    长期施用有机肥可保持土壤微生物具有较高的多样性和活性，有利于土壤可持续利用。Fliepbach等[[80〕比较了长期施用各

种有机肥的有机耕作与施用化肥的传统耕作方式的土壤微生物群落多样性的差异。结果表明，有机耕作土壤微生物群落功能多

样性(Biolog方法)显著高于常规的施用化肥耕作土壤，前者具有较高的代谢能力。O'Flahery[81〕研究了长期施用污泥和厩肥对

土壤微生物多样性的影响，发现二者均能提高土壤微生物的代谢均匀度(Catabolic Evenness)和基因多样性指数(Genetic

Diversity)，且污泥提高的程度要高于厩肥，但污泥处理的可培养的微生物群落少于厩肥处理，可能是由于污泥中重金属含量高

于厩肥。Degens[82〕也研究了施用污泥对土壤微生物多样性的影响，他发现代谢均匀度与有机物料的施用量成正比，;但利用畜

奶厂主要含乳糖的废水灌溉土壤后，土壤微生物群落的代谢均匀度由原来的21.9下降为19.4，这可能是由于施人的物料所含

底物种类较少，而诱导土壤中的微生物种类比较少[[791

    不同来源的有机肥所含的碳源差异很大，故不同有机肥对土壤微生物群落的影响也存在很大差异。在低有机质含量

(0. 86Yo)土壤上，施用植物茎叶28d后土壤微生物群落功能多样性(Biolog方法测定)高于施用植物根系处理，112d后，植物茎

万方数据



2898 生 态 学 报 24卷

叶与根系处理的差异不明显;在高有机质含量((2.5%)土壤上，植物茎叶与根系处理在整个培养期内差异均不明显[[83]。因此，有

机肥种类、土壤和不同取样时间土壤微生物群落功能差异很大[[84]。有机肥对土壤微生物群落多样性的影响取决于土壤性质(质

地、pH、有机质含量等)和有机肥性质(种类、腐熟水平、C/N、糖类及木质素相对含量等)，详见Hoitink[85.861 o

    无机肥料深刻影响着土壤微生物的生存环境，即土壤的物理化学性质，所以在一定程度上无机肥料也影响着土壤微生物群

落多样性。Sarathchandra等〔87」研究发现，施用尿素后土壤微生物功能多样性(Biolog方法)和线虫成熟指数(Maturity Index)显

著降低，但施用磷肥对土壤微生物群落多样性无显著影响。一般而言，根际微生物对无机肥料的施用会更敏感[[881，因为作物根

系分泌大量高碳/氮的碳源，造成根际形成缺N的微域环境[[89]，而氮肥的施人减免了根际缺氮微域的形成;此外无机氮肥的施

人容易引起作物根际pH的变化[[90[，从而影响土壤微生物群落多样性。Katarina等[[91〕研究表明，与未施N肥的对照相比，施用

NH4-N后大麦根际微生物群落活性降低，但施用NO3-N后根际微生物活性升高，且在300mg/kg施用范围内随着施用量的升

高而升高。他们的结果还表明，根际微生物活性与根际pH成显著正相关。与此相似，Zaitlin等[[92〕也发现N肥对非根际土壤可

培养线虫群落没有影响，仅未施N处理的S. halstedii数量稍微降低。

3 结论与展望

    已有的研究结果表明土壤中微生物群落具有很高的多样性，是一个丰富的微生物资源库。土壤微生物库与土壤的生产(作

物生长)和生态功能(生物修复)密切相关，是决定土壤资源可持续利用和改善环境质量的关键因子之一。研究不同土壤环境与

该环境中微生物基因表达之间的关系，将有助于我们设计和完善微生物培养方法，为使之更接近于自然环境。随着生物信息学

及生物统计学的发展，将分子生物学技术与传统的微生物生长、活性和生理分析数据结合起来，能够将微生物群落在各个层次

(基因、细胞、个体、群落)的多样性统一起来，使我们对土壤微生物群落多样性与环境因素相互关系的理解更全面、更深刻。可以

预见，对土壤微生物群落多样性的深刻理解将为人类在基因、细胞、个体和群落水平上利用和调控土壤微生物提供理论依据，使

土壤以及整个生态系统健康、持续发展。

    回顾已有的研究成就，展望未来，今后有关土壤微生物的研究应加强以下几个方面的研究:

    (1)土壤微生物群落功能多样性表征的新方法和新技术;

    (2)土壤微生物与植物(地上与地下)相互作用的机制和植物/微生物协同进化的理论;

    (3)土壤微生物群落对土壤养分管理(包括各类有机废弃物的农用)的响应规律、特点和可能的调控措施;

    (4)土壤微生物个体和群落响应环境胁迫(如外源污染物物质)的机制;

    (5)土壤微生物群落与全球变化的相互作用机制(正负反馈调节)和可能调控途径。
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