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基于文献计量分析的土壤微生物群落构建研究态势
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３ 格里菲斯大学地球健康和粮食安全中心ꎬ 布里斯班ꎬ澳大利亚　 ４１１１

４ 中国科学院大学资源与环境学院ꎬ北京　 １０００４９

５ 中国科学院文献情报中心ꎬ北京　 １００１９０
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摘要:土壤微生物群落构建是当前的热点研究领域ꎬ中国学者对此开展了大量研究ꎬ发表了众多高水平论文ꎮ 采用文献计量方

法ꎬ对 ２００３—２０２２ 年期间 ＷＯＳ(Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ)核心合集数据库收录的该研究领域论文的数量、被引频次、作者、国家(地区)、

研究机构、期刊以及关键词进行统计ꎮ 基于 ＶＯＳｖｉｅｗｅｒ 可视化软件分析贡献居前的作者、国家(地区)、研究机构、期刊以及重要

关键词ꎬ借助 Ｓｃｉｍａｇｏ Ｇｒａｐｈｉｃａ 软件将不同国家(地区)的发文数量可视化ꎬ利用 ｂｉｂｌｉｏｍｅｔｒｉｘ 包(Ｒ 语言)分析研究热点的演变趋

势ꎮ 结果表明:在 ２００３—２０２２ 年间ꎬ中国学者在本研究领域共发表论文 ３７４ 篇ꎬ排名世界第一ꎻ根据年度发文量ꎬ该领域的研究

历程大体可分为三个阶段ꎬ分别为萌芽期(２００３—２００５ 年)、波动发展期(２００６—２０１１ 年)和指数增长期(２０１２—２０２１ 年)ꎻＺｈｏｕ

ＪＺ(周集中)、Ｌｉ ＸＺ(李香真) 和 Ｃｈｕ ＨＹ(褚海燕) 是本研究领域的核心作者ꎬ中国科学院是核心研究机构ꎬＦｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ

Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ 为 ＷＯＳ 数据库文献的主要来源期刊ꎻ本领域研究热点词的演变与测序技术的发展紧密关联ꎬ测序技术从 ４５４ 焦磷

酸测序发展到高通量测序和宏基因组测序ꎬ推动了该领域从优先效应和中性理论等概念的引入发展到通过模型确定确定性过

程和随机性过程相对贡献的定量研究ꎮ 在系统描述 ２００３—２０２２ 年土壤微生物群落构建领域的研究现状及研究热点的基础上ꎬ

提出了未来可能的一些重要研究方向ꎬ有助于相关学者加深对该研究领域的理解ꎬ对进一步聚焦土壤微生物群落构建领域的研

究方向具有重要参考价值ꎮ

关键词:高通量测序ꎻ优先效应ꎻ中性理论ꎻ确定性过程ꎻ随机性过程

群落构建机制是生态学研究的核心与焦点ꎬ但研究对象多集中于动植物群落[１]ꎮ 土壤微生物作为陆地

生态系统中最重要的分解者ꎬ在元素循环、能量流动及生态系统功能中均发挥着重要作用[２]ꎬ但因微生物自

身的特点(体积小、数量庞大、代谢快和变异性强)ꎬ一度被认为不存在地理分布格局[３]ꎮ 近些年来ꎬ随着测序

成本的下降以及测序技术的进步ꎬ产生了大量的测序数据[４]ꎮ 随着测序数据挖掘能力的提升ꎬ越来越多的研

究者关注并进入微生物群落构建研究领域ꎬ并且逐渐认识到微生物群落也存在时空演变规律和经典的生态过
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程等ꎮ 与此相应地ꎬ微生物群落构建模型迅速发展ꎬ从最初的零模型[５]ꎬ到后来的 ＮＳＴ[６]、ＭＳＴ[７]、Ｓｌｏａｎ 中性

模型[８]、ＱＧＥＮ[９]ꎬ再到 ｉＣＡＭＰ [１０]ꎬ算法的准确性和精度不断提高ꎮ 模型和算法的进步加深了我们对于微生

物群落构建的理解ꎬ也为分析确定性过程和随机性过程的相对重要性提供了更为坚实的基础[１１—１２]ꎮ 近十年

来ꎬ土壤微生物群落构建领域的发文数量呈现指数增长ꎬ采用精确合理的文献计量方法ꎬ对文献数据进行多元

可视化分析ꎬ可以加深对该领域研究现状的理解ꎬ提高对该领域研究热点的把握ꎮ
本研究以 Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ(ＷＯＳ)核心合集数据库为数据源ꎬ检索 ２００３—２０２２ 年期间土壤微生物群落构建

领域的论文文献ꎬ基于文献数据的数量特征以及重要指标之间的关联程度ꎬ借助 ＶＯＳｖｉｅｗｅｒ、Ｓｃｉｍａｇｏ Ｇｒａｐｈｉｃａ
以及 ｂｉｂｌｉｏｍｅｔｒｉｘ 包(Ｒ 语言)可视化工具进行文献计量分析ꎬ厘清土壤微生物群落构建领域的研究现状ꎬ归纳

二十年间国内外的研究进展ꎬ梳理该领域未来的研究热点ꎬ以期为我国未来在该领域开展研究工作提供借鉴

与参考ꎬ促进该研究领域的深入ꎮ

１　 研究方法

１.１　 数据来源

本研究分析的文献数据来源于科睿唯安(Ｃｌａｒｉｖａｔｅ Ａｎａｌｙｔｉｃｓ)Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ(ＷＯＳ)核心合集数据库ꎮ
Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ(ＷＯＳ)数据库是可进行文献计量数据检索的重要科学搜索引擎[１３—１５]ꎮ 与 ＰｕｂＭｅｄ、Ｓｃｏｐｕｓ、
Ｇｏｏｇｌｅ Ｓｃｈｏｌａｒ 等其它数据库相比ꎬＷＯＳ 被认为是全球性的、以质量为导向的数据库ꎬ其包含更标准化的记录ꎬ
可用于检索全球范围内多学科领域的文献记录[１６]ꎮ 预检索的结果表明ꎬ自 ２０ 世纪以来ꎬ土壤微生物群落构

建研究领域的文章全部发表于 ２００３ 年之后ꎬ因此将检索日期范围设置为:２００３ 年 １ 月 １ 日至 ２０２２ 年 ３ 月 １
日ꎮ 检索日期为 ２０２２ 年 ３ 月 １１ 日ꎬ所有分析均以当时导出的元数据为基础ꎬ以排除重新检索可能导致的检

索记录的变化ꎮ 检索时采用“高级检索”模式ꎬ根据前期的文献阅读ꎬ将检索主题设置为:“ＴＳ ＝ ((Ｓｏｉｌ ＯＲ
Ｇｒｏｕｎｄ ＯＲ Ｌａｎｄ ＯＲ Ｅａｒｔｈ ＯＲ Ｄｉｒｔ ＯＲ Ｅｄａｐｈｉｃ) ＡＮＤ (Ｍｉｃｒｏｂｅ ＯＲ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＯＲ Ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ＯＲ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ
ＯＲ Ｇｅｒｍ) ＡＮＤ (Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ Ａｓｓｅｍｂｌｙ))”ꎮ 总共检索到 １１４１ 条记录ꎮ 为聚焦到土壤微生物生态学的研究态

势分析ꎬ对检索到的条目进行数据清洗[１７]ꎮ 在研究方向一栏中将不相关研究方向剔除ꎬ只保留微生物生态学

学相关的研究方向(Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅꎬ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ
Ａｐｐｌｉｅｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎꎬ Ｆｏｒｅｓｔｒｙꎬ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ Ｍｙｃｏｌｏｇｙꎬ Ｐｈｙｓｉｃａｌ Ｇｅｏｇｒａｐｈｙ
ａｎｄ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｏｔｈｅｒ Ｔｏｐｉｃｓ)ꎮ 数据清洗后总共得到 ９２８ 条记录ꎮ 将所得到的文献条目的全记录与引

用的参考文献导出ꎬ以进行后续的文献计量分析ꎮ
１.２　 分析方法

数据(全记录及引用的参考文献)导出后ꎬ对发表年份、被引频次、出版物总量、国家(地区)、作者、作者所

属机构、期刊和关键词等信息进行提取与整合ꎮ 利用 ＷＯＳ 数据库的文献计量功能分析土壤微生物群落构建

研究领域的年度发文量及被引频次[１８—２０]ꎮ 利用 ＶＯＳｖｉｅｗｅｒ(ｖｅｒｓｉｏｎ １.６.１８)文献计量可视化软件挖掘分析检

索得到的文献[２１]ꎬ并实现作者、期刊、机构、期刊和关键词的共现网络可视化ꎮ ＶＯＳｖｉｅｗｅｒ 是荷兰莱顿大学科

技研究中心(Ｔｈｅ Ｃｅｎｔｒｅ ｆｏｒ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｓｔｕｄｉｅｓꎬ ＣＷＴＳ)的 ｖａｎ Ｅｃｋ 和 Ｗａｌｔｍａｎ[２２]于 ２００９ 年开发的

一款分析文献知识单元的可视化工具ꎬ其图形展示能力强ꎬ适合分析大规模样本数据ꎮ 利用 Ｓｃｉｍａｇｏ Ｇｒａｐｈｉｃａ
将世界上不同国家(地区)的发文量可视化[１３]ꎬ该软件可以快速绘制个性化地图ꎮ 利用 Ｒ 语言(ｖｅｒｓｉｏｎ ４.１.３)
中的 ｂｉｂｌｉｏｍｅｔｒｉｘ 包将关键词(研究热点)的演变趋势可视化[２３]ꎮ ｂｉｂｌｉｏｍｅｔｒｉｘ 包功能强大ꎬ可以实现多种文献

计量分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 年度发文量与被引频次

如图 １ 所示ꎬ根据年发文量的变化趋势ꎬ可将自 ２０ 世纪以来土壤微生物群落构建领域的研究大体划分为

４２９６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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三个阶段ꎮ 第一阶段是萌芽期(２００３—２００５ 年)ꎮ 在此期间ꎬ开始有研究者关注土壤微生物群落构建ꎬ其中

２００３ 年 Ｊｕｍｐｐｏｎｅｎ[２４]在 Ｎｅｗ Ｐｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔ 上发表的名为“Ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｉｎ ａ ｐｒｉｍａｒｙ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎａｌ
ｇｌａｃｉｅｒ ｆｏｒｅｆｒｏｎｔ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ａｓ ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｆｒｏｍ ｒＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｅｓ”的研究论文是该领域的破冰之作ꎬ强调了随

机性过程和空气中孢子沉降在早期真菌群落构建中的重要性ꎬ但总体上看ꎬ微生物群落构建并未引起广泛关

注ꎮ 第二阶段是波动发展期(２００６—２０１１ 年)ꎮ 这一阶段的发文量较第一阶段有所增加ꎬ但年发文数量呈波

动状态ꎬ且没有一年的单年发文量达到 １０ 篇ꎮ 这说明有更多的科学家关注并进入土壤微生物群落构建研究

领域ꎬ但可能受限于当时的测序成本高昂、微生物群落构建方法不成熟ꎬ在很长一段时间内相关研究论文的发

表量一直维持在一个相对稳定的较低水平ꎮ 第三阶段是指数增长期(２０１２—２０２１ 年)ꎮ ２０１２ 年在 Ｎａｔｕｒｅ[２５]

上刊登了一篇名为“Ｒｅｖｅａｌｉｎｇ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｃｕｅｓ ｆｏｒ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｒｏｏｔ—ｉｎｈａｂｉｔｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ”的
文章(被引频次:１１４４)ꎬ分析了内生菌在拟南芥根中的定殖过程ꎬ引起了广泛的关注ꎮ 以此为起点ꎬ随着测序

技术的迅速发展和成本的快速降低ꎬ以及更为精致的微生物群落构建模型的出现[１０]ꎬ越来越多的研究者投入

到土壤微生物群落构建领域的研究中ꎬ发文量也呈现出指数增长的趋势ꎮ

图 １　 ２００３—２０２２ 年土壤微生物群落构建研究文献的时间分布

Ｆｉｇ.１　 Ａｎｎｕａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｏｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｆｒｏｍ ２００３ ｔｏ ２０２２

被引频次居于前三名的论文分别发表在 Ｎａｔｕｒｅ、Ｔｈｅ ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌ 以及 ＰＮＡＳ 上[２５—２７]ꎬ它们的引用次数均

超过了 １０００ 次(截至 ２０２２ 年 ３ 月 １１ 日)ꎬ分别为 １１４４、１０７１ 和 １００８(表 １)ꎮ 除上文介绍的排名第一的论文

外[２５]ꎬ排名第二的论文利用网络分析方法探索了土壤微生物群落的共现模式ꎬ排名第三的论文研究了水稻根

系相关微生物组的群落构建过程ꎻ排名第四、第五的论文的研究内容分别是总结菌根研究进展、微生物群落构

建的模式和过程[２８—２９]ꎬ被引频次分别为 ７５５ 和 ７０１ꎮ 排名前十的文章的被引频次均超过了 ４８０ꎬ这说明土壤

微生物群落构建目前是一个热门的研究领域ꎬ得到了研究者们的广泛关注ꎮ 国内土壤微生物群落构建领域单

篇被引次数最多的学者是来自中国科学院南京地理与湖泊研究所的王建军研究员ꎬ其于 ２０１３ 年发表在 Ｔｈｅ
ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌ 的论文被引用高达 ３２１ꎬ该文探索了跨生态系统细菌组合的系统发育 β 多样性[３０]ꎮ
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表 １　 ＷＯＳ 数据库中被引频次前 １０ 的文献

Ｔａｂｌｅ １　 Ｌｉｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｐ １０ ｃｉｔｅｄ ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｉｎ ＷＯＳ ｄａｔａｂａｓｅ

文献名
Ｔｉｔｌｅ ｏｆ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓ

第一作者
Ｆｉｒｓｔ ａｕｔｈｏｒ

来源出版物
Ｓｏｕｒｃｅ

出版年
Ｙｅａｒ

被引频次
Ｃｉｔｅｄ ｔｉｍｅｓ

Ｒｅｖｅａｌｉｎｇ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｃｕｅｓ ｆｏｒ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｒｏｏｔ￣ｉｎｈａｂｉｔｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ Ｄａｖｉｄｅ Ｂ. Ｎａｔｕｒｅ ２０１２ １１４４

Ｕｓｉｎｇ ｎｅｔｗｏｒｋ ａｎａｌｙｓｉｓ ｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｃｏ￣ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｐａｔｔｅｒｎｓ
ｉｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ Ａｌｂｅｒｔ Ｂ. Ｔｈｅ ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌ ２０１２ １０７１

Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｖａｒｉａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｏｆ ｔｈｅ ｒｏｏｔ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｓ ｏｆ ｒｉｃｅ Ｊｏｓｅｐｈ Ｅ. ＰＮＡＳ ２０１５ １００８

Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ: ｔｈｅ ｐａｓｔꎬ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔꎬ
ａｎｄ ｔｈｅ ｆｕｔｕｒｅ Ｍａｒｃｅｌ Ｇ. Ａ. Ｎｅｗ Ｐｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔ ２０１５ ７５５

Ｐａｔｔｅｒｎｓ ａｎｄ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ Ｄｉａｎａ Ｒ. Ｎ. Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅｖｉｅｗｓ ２０１３ ７０１

Ａ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｓｕｒｖｅｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｕｓｉｎｇ ｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎｄ ｃｌｏｎｅ ｌｉｂｒａｒｙ ａｎａｌｙｓｅｓ Ｒｙａｎ Ｔ. Ｊ. Ｔｈｅ ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌ ２００９ ６７６

Ｍａｓｓ ｓｐｅｃｔｒａｌ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｎｅｔｗｏｒｋｉｎｇ ｏｆ ｌｉｖｉｎｇ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｌｏｎｉｅｓ Ｊｅｒａｍｉｅ Ｗ. ＰＮＡＳ ２０１２ ５２３

Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｕｌｔｉｍｉｌｌｉｏｎ￣ｓｅｑｕｅｎｃｅ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ
ｌｉｂｒａｒｉｅｓ ｆｒｏｍ ｃｏｍｐｌｅｘ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
ｂｙ ａｓｓｅｍｂｌｉｎｇ ｐａｉｒｅｄ￣ｅｎｄ ｉｌｌｕｍｉｎａ ｒｅａｄｓ

Ａｎｄｒｅａ Ｋ. Ｂ. Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ２０１１ ５１２

Ｆｅｅｄ ｙｏｕｒ ｆｒｉｅｎｄｓ: Ｄｏ ｐｌａｎｔ ｅｘｕｄａｔｅｓ ｓｈａｐｅ ｔｈｅ ｒｏｏｔ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ? Ｊｏｅｌｌｅ Ｓ. Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ ２０１８ ４８９

Ｄｙｎａｍｉｃ ｒｏｏｔ ｅｘｕｄａｔｅ ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ
ｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ ｄｒｉｖｅ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ

Ｋａｔｅｒｙｎａ Ｚ. Ｎａｔｕｒｅ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ２０１８ ４８０

２.２　 作者及其合作关系

表 ２ 列出了 ２００３—２０２２ 年间 ＷＯＳ 数据库中在土壤微生物群落构建领域收录文献数量居前的作者ꎬ包括

俄克拉荷马大学植物学与微生物学系环境基因研究所的周集中(Ｚｈｏｕ ＪＺ)、中国科学院成都生物研究所的李

香真(Ｌｉ ＸＺ)、南京农业大学的沈其荣(Ｓｈｅｎ ＱＲ)、西北农林科技大学的韦革宏(Ｗｅｉ ＧＨ)、中国科学院南京土

壤研究所的褚海燕(Ｃｈｕ ＨＹ)和西北农林科技大学的焦硕(Ｊｉａｏ Ｓ)等ꎬ前十位的发文篇数范围在 １２—２１ 之间ꎬ
被引频次范围在 ９５—５１８ 之间ꎬ篇均被引频次范围在 ７.９２—４０.３３ 之间ꎬ权重链接总强度在 １３—５６ 之间ꎮ 权

重链接总强度由 ＶＯＳｖｉｅｗｅｒ 生成ꎬ其值大小反映了该作者与其他作者的合作程度[３１—３２]ꎮ

表 ２　 ＷＯＳ 数据库发文数量排名前 １０ 的作者情况

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｌｉｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｐ １０ ｍｏｓｔ ｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ａｕｔｈｏｒｓ ｉｎ ＷＯＳ ｄａｔａｂａｓｅ

作者
Ａｕｔｈｏｒ

文献数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓ

被引频次
Ｔｏｔａｌ ｃｉｔｅｄ ｔｉｍｅｓ

篇均被引频次
Ａｖｅｒａｇｅ ｃｉｔｅｄ
ｔｉｍｅｓ ｐｅｒ ｐａｐｅｒ

权重链接总强度
Ｔｏｔａｌ ｌｉｎｋ ｓｔｒｅｎｇｔｈ

Ｚｈｏｕ ＪＺ(周集中) ２１ ５１８ ２４.６７ ５６

Ｌｉ ＸＺ(李香真) １８ ４２７ ２３.７２ ４０

Ｓｈｅｎ ＱＲ(沈其荣) １５ １８３ １２.２０ １３

Ｗｅｉ ＧＨ(韦革宏) １４ １６１ １１.５０ １３

Ｃｈｕ ＨＹ(褚海燕) １３ ３８４ ２９.５４ ３２

Ｊｉａｏ Ｓ(焦硕) １３ ２８４ ２１.８５ １７

Ｄｅｎｇ Ｙ(邓晔) １３ ３８４ ２９.５４ １６

Ｙａｏ ＭＪ(姚敏杰) １２ １７０ １４.１７ ３１

Ｘｕ ＪＭ(徐建明) １２ ９５ ７.９２ ２０

Ｃｏｗａｎ ＤＡ １２ ４８４ ４０.３３ １５
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　 　 领域的高产出作者以及作者间的合作状况是该研究领域知识积累的关键力量[１５]ꎮ 通过作者共现网络可

视化ꎬ可以发现该研究领域的核心作者及其合作关系ꎮ 在作者共现图中ꎬ圆点面积越大ꎬ代表其发文数量越

多ꎻ合作者之间相互连接的线条越粗ꎬ代表学者之间的合作越紧密ꎻ在每一聚类簇中ꎬ最大的圆点即是该聚类

簇中的核心作者ꎬ他们对推进学科发展、拓宽研究领域起到关键性作用ꎮ
图 ２ 显示了 ２００３—２０２２ 年间土壤微生物群落构建研究领域中的 ９９ 名作者及其合作关系ꎬ从图中可以看

出ꎬ该领域的研究呈现出“多元性”的特点ꎬ形成了多个发文量高、合作密切的学术团体ꎮ 周集中(Ｚｈｏｕ ＪＺꎬ论
文篇数 ２１ꎬ被引频次 ５１８ꎬ篇均被引频次 ２４.６７ꎬ权重链接总强度 ５６)、李香真(Ｌｉ ＸＺꎬ论文篇数 １８ꎬ被引频次

４２７ꎬ篇均被引频次 ２３.７２ꎬ权重链接总强度 ４０)和褚海燕(Ｃｈｕ ＨＹꎬ论文篇数 １３ꎬ被引频次 ３８４ꎬ篇均被引频次

２９.５４ꎬ权重链接总强度 ３２)发文量高(图 ２)、权重链接总强度高(表 ２)ꎬ是土壤微生物群落构建研究领域的核

心作者ꎬ形成了各自的合作关系群ꎮ 图 ２ 还显示ꎬ核心作者周集中的合作关系群最大ꎬ与多个高产作者之间有

紧密合作关系ꎬ包括褚海燕、韦革宏和邓晔等ꎮ

图 ２　 土壤微生物群落构建领域论文的主要作者及其合作关系

Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ａｕｔｈｏｒ ｃｏｏｐｅｒａｔｉｖｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｏｆ ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ

周集中团队系统综述了随机性过程在微生物生态学中的重要性[１１]ꎬ并先后开发了 ＮＳＴ 指标以及 ｉＣＡＭＰ
模型[６ꎬ１０]ꎬ在理论和应用方面加深了对于微生物群落构建的理解ꎬ为推动该领域发展做出了巨大贡献ꎻ李香真

团队研究了不同生境下(例如:根际、高寒草甸、湿地以及森林等)的微生物群落构建过程中确定性过程和随

机性过程的相对重要性[３３—３６]ꎬ提高了对于不同环境条件下微生物群落构建过程的认识ꎻ褚海燕团队则深入研

究了广泛地理格局下的微生物群落构建过程ꎬ为进一步推动微生物群落构建在生物地理学中的应用提供了重

要科学依据[３７—３９]ꎮ
２.３　 国家(地区)研究机构及其合作关系

在 ２００３—２０２２ 年期间ꎬ共有来自 ６３ 个国家(地区)的研究者发表了 ９２８ 篇关于土壤微生物群落构建的文

章ꎮ 中国、美国、德国、荷兰、英国、法国、澳大利亚、加拿大、西班牙和瑞士是过去 ２０ 年在该研究领域发表文章

数量最多的 １０ 个国家(图 ３)ꎮ ４０.３％的文章由中国的作者发表或者与中国作者合作发表(３７４ 篇)ꎬ反映出国

内学者对该研究领域有着较高的关注程度与研究兴趣[４０—４３]ꎮ 美国是发表文章数量排名第二的国家(３３１
篇)ꎬ占发文总数的 ３５.７％ꎮ 虽然美国发文总数不如中国ꎬ但美国发表的文章有着高被引的特点ꎬ３３１ 篇文章

总共被引用了 １６７７４ 次ꎬ相较美国ꎬ中国 ３７４ 篇文章总共只被引用了 ５９５４ 次ꎮ 德国和荷兰发文数量为 １０１ 篇
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和 ６９ 篇ꎬ占发文总量的 １０.９％和 ７.４％ꎬ排名在第三和第四位ꎮ 英国和法国并列第五ꎬ发文量均是 ５５ 篇ꎬ在发

文总量中占比均为 ５.９％ꎮ 整体而言ꎬ有关土壤微生物群落构建的研究文章集中发表于中国、北美、西欧和澳

大利亚ꎮ

图 ３　 土壤微生物群落构建领域发文量居前 １０ 位的国家

Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ｔｏｐ １０ ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ

２００３—２０２２ 年期间在该领域发表文献数量排名前 １０ 位的机构有中国科学院 ( Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ
Ｓｃｉｅｎｃｅｓ)、加州大学伯克利分校 ( Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃａｌｉｆｏｒｎｉａꎬ Ｂｅｒｋｅｌｅｙ)、西北农林科技大学 ( Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ａ＆Ｆ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ)和科罗拉多大学(Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｏｌｏｒａｄｏ)等(表 ３)ꎬ发文数量在 ２１—１６８ 之间ꎬ总被引次数在 １９３—
３８０７ 之间ꎬ权重链接总强度在 ２３—２１７ 之间ꎮ 其中ꎬ发文数量最高的研究机构为中国科学院ꎬ占发文总数的

１８.１％ꎮ 在 ＷＯＳ 数据库中收录论文数量排名前 １０ 的研究机构中有 ５ 个是中国的研究机构ꎬ分别为中国科学

院、西北农林科技大学、浙江大学、清华大学和南京农业大学ꎬ发文数量分别占发文总数的 １８.１％、４.１％、
２.７％、２.５％和 ２.５％ꎮ 中国科学院相关单位发文数量远超其它研究机构ꎬ圆圈面积大(图 ４)ꎬ权重链接总强度

高ꎬ是该研究领域的核心研究机构ꎮ 由图 ４ 及相关论文可知ꎬ作为土壤微生物群落构建领域发文量排名第 ３
的研究机构ꎬ西北农林科技大学与中国科学院相关单位存在密切合作关系ꎮ
２.４　 来源期刊

２００３—２０２２ 年期间ＷＯＳ 数据库收录的土壤微生物群落构建领域文献来源于 １５４ 种期刊ꎮ 表 ４ 列出了载

文量前 １０ 位的期刊ꎬ其中 Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ 载文量最高(１０９ 篇)ꎬ占文献总数的 １１.７％ꎬ为该领域的主

要来源期刊ꎻＴｈｅ ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌ 被引频次(５５５５)和篇均被引频次(１１５.７３)均为最高ꎬ影响因子排名第二( ＩＦ ＝
９.６６)ꎬ为该研究领域的顶级期刊ꎮ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ 影响因子最高ꎬ为 １２.２４ꎬ但在土壤微生物群落构建领域发文量

少ꎬ仅占发文总量的 ３.０％ꎮ
２.５　 关键词及其演变

２.５.１　 关键词共现分析

关键词是论文的主要研究内容的高度概括ꎮ 检索结果中出现频次不低于 ５ 的关键词共有 １２６ 个ꎬ出现频

次居前 ５ 位的关键词依次为:Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ Ａｓｓｅｍｂｌｙ(群落构建ꎬ１４１ 次)、Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ(根际ꎬ６０ 次)、Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ
(微生物组ꎬ５５ 次)、Ｂａｃｔｅｒｉａ(细菌ꎬ３８ 次)、Ｆｕｎｇｉ(真菌ꎬ３５ 次)ꎮ
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表 ３　 ＷＯＳ 文献发文量前 １０ 位的研究机构

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｌｉｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｐ １０ ｍｏｓｔ ａｃｔｉｖｅ ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｉｎ ＷＯＳ ｄａｔａｂａｓｅ

机构
Ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎ

文献数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓ

被引频次
Ｔｏｔａｌ ｃｉｔｅｄ

ｔｉｍｅｓ

篇均被引频次
Ａｖｅｒａｇｅ ｃｉｔｅｄ
ｔｉｍｅｓ ｐｅｒ ｐａｐｅｒ

权重链接总强度
Ｔｏｔａｌ ｌｉｎｋ ｓｔｒｅｎｇｔｈ

中国科学院
Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ １６８ ２８８５ １７.１７ ２１７

加州大学伯克利分校
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃａｌｉｆｏｒｎｉａꎬ Ｂｅｒｋｅｌｅｙ ５６ ３１６１ ５６.４５ １１６

西北农林科技大学
Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ａ＆Ｆ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ３８ ３３５ ８.８２ ２３

科罗拉多大学
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｏｌｏｒａｄｏ ３３ ３８０７ １１５.３６ ４８

俄克拉荷马大学
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｏｋｌａｈｏｍａ ２８ ６５２ ２３.２９ ９７

浙江大学
Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ２５ １９３ ７.７２ ３５

清华大学
Ｔｓｉｎｇｈｕａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ２３ ６３８ ２７.７４ ７９

乌得勒支大学
Ｕｔｒｅｃｈｔ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ２３ １８１８ ７９.０４ ４４

南京农业大学
Ｎａｎｊｉｎｇ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ２３ ６０８ ２６.４３ ２７

美国西北太平洋国家实验室
Ｐａｃｉｆｉｃ Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ２１ ８２５ ３９.２９ ３１

图 ４　 ＷＯＳ 数据库中土壤微生物群落构建领域文献来源机构分布及其合作关系

Ｆｉｇ.４ 　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｓｏｕｒｃｅ ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ ｉｎ ｆｉｅｌｄ ｏｆ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｉｎ ＷＯＳ ｄａｔａｂａｓｅ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ

ｃｏｏｐｅｒａｔｉｖｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ
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表 ４　 载文量前 １０ 的外文期刊及其影响因子

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｌｉｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｐ １０ ｍｏｓｔ ａｃｔｉｖｅ ｆｏｒｅｉｇｎ ｊｏｕｒｎａｌｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ

期刊
Ｊｏｕｒｎａｌ

文献数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓ

占文献总
数比例 / ％

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｔｏｔａｌ
ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓ

被引频次
Ｔｏｔａｌ ｃｉｔｅｄ

ｔｉｍｅｓ

篇均被引频次
Ａｖｅｒａｇｅ ｃｉｔｅｄ
ｔｉｍｅｓ ｐｅｒ ｐａｐｅｒ

影响因子
Ｉｍｐａｃｔ ｆａｃｔｏｒ

Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ １０９ １１.７ １８４４ １６.９２ ４.７１
Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ＆ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ５７ ６.１ １５３１ ２６.８６ ６.２３
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ４９ ５.３ １７６６ ３６.０４ ５.１９
Ｔｈｅ ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌ ４８ ５.２ ５５５５ １１５.７３ ９.６６
ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｅｃｏｌｏｇｙ ４２ ４.５ ５３９ １２.８３ ３.９９
Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ３７ ４.０ ３３２ ８.９７ ６.７０
Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ３３ ３.６ １２２７ ３７.１８ ４.３０
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ２８ ３.０ ７８７ ２８.１１ １２.２４
ｍＳｙｓｔｅｍｓ ２５ ２.７ ２９０ １１.６０ ６.５５
Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ ２４ ２.６ １６９ ７.０４ ３.５６

　 　 影响因子来源于中国科学院 ２０２１ 年 １２ 月 ２０ 日发布的期刊分区表基础版(３ 年平均影响因子)

图 ５　 关键词共现网络

Ｆｉｇ.５　 Ｋｅｙｗｏｒｄｓ ｃｏ￣ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｎｅｔｗｏｒｋ

关键词共现网络图可以清晰地展示出土壤微生物群落构建领域的研究热点ꎬ在本研究得到的共现网络图

中共有 ８ 个聚类簇(图 ５ꎬ表 ５)ꎮ 聚类 １(紫色)主要是生物多样性以及微生物群落构建过程中确定性过程和

随机性过程的相对重要性研究ꎬ聚类 ２(黄色)主要是根际微生物组以及植物—微生物相互作用研究ꎬ聚类 ３
(浅蓝色)主要是气候变化对微生物群落构建的影响机制研究ꎬ聚类 ４(红色)主要为生物地理学研究ꎬ聚类 ５
(橙色)主要为碳氮循环与微生物群落构建的耦合机制研究ꎬ聚类 ６(绿色)主要包括扩散限制以及微生物相
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互作用研究ꎬ聚类 ７(深蓝色)主要包括群落构建中的共现网络分析研究ꎬ聚类 ８(褐色)主要为群落构建的理

论基础(生态位理论和中性理论)ꎮ 以上 ８ 个聚类簇共同构成了该领域的热点研究方向ꎮ

表 ５　 关键词聚类分析

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｋｅｙｗｏｒｄｓ

聚类序号
ＩＤ

聚类颜色
Ｃｏｌｏｒ

出现次数
Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｓ

权重链接
Ｌｉｎｋｓ

权重链接
总强度
Ｔｏｔａｌ ｌｉｎｋ
ｓｔｒｅｎｇｔｈ

聚类中的 Ｔｏｐ５ 关键词
Ｔｏｐ５ ｋｅｙｗｏｒｄｓ ｉｎ ｃｌｕｓｔｅｒ

１ 紫色 ３１０ ３５６ ５８２
Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ Ａｓｓｅｍｂｌｙꎬ Ｂａｃｔｅｒｉａｌ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎬ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
Ｆｉｌｔｅｒｉｎｇꎬ Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉꎬ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
群落构建、细菌群落、环境过滤、丛枝菌根真菌、多样性

２ 黄色 ２６９ ２７６ ４７３

Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅꎬ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅꎬ Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ
Ｐｌａｎｔ￣Ｍｉｃｒｏｂｅ Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ
根际、微生物组、宏基因组学、微生物生态学、植物￣微生物
相互作用

３ 浅蓝色 １９１ ２８７ ３７５
Ｓｏｉｌꎬ Ｈｉｇｈ￣Ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎬ Ｓｏｉｌ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎬ
Ｃｌｉｍａｔｅ Ｃｈａｎｇｅꎬ Ｇｒａｓｓｌａｎｄ
土壤、高通量测序、土壤微生物群落、气候变化、草地

４ 红色 １８９ ３０６ ３６６
Ａｓｓｅｍｂｌｙ Ｐｒｏｃｅｓｓｅｓꎬ Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ Ｔｒａｉｔｓꎬ Ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙꎬ Ｓｏｉｌ
Ｆｕｎｇｉꎬ Ｅｎｄｏｓｐｈｅｒｅ
构建过程、功能性状、生物地理学、土壤真菌、内层圈

５ 橙色 １５２ １８６ ２９６
Ｂａｃｔｅｒｉａꎬ Ｆｕｎｇｉꎬ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎬ Ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎꎬ
Ｐｒｉｍａｒｙ Ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ
细菌、真菌、微生物群落、分解、初级演替

６ 绿色 １２９ １７４ ２２６

Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｄｉｓｐｅｒｓａｌꎬ Ｄｉｓｐｅｒｓａｌ ｌｉｍｉｔａｔｉｏｎꎬ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ Ａｓｓｅｍｂｌｙꎬ Ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃ Ｐｒｏｃｅｓｓ
微生物多样性、扩散、扩散限制、微生物群落构建、随机性
过程

７ 深蓝色 １０３ １５１ １８３
Ｃｏ￣Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ Ｎｅｔｗｏｒｋꎬ Ｐｌａｎｔ￣Ｓｏｉｌ Ｆｅｅｄｂａｃｋꎬ Ａｒｃｈａｅａꎬ Ｓｏｉｌ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅꎬ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ
共现网络、植物￣土壤反馈、古菌、土壤微生物组、农业

８ 褐色 ４２ ７６ １０１
Ｂａｃｔｅｒｉａｌ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｄｅｔｅｒｍｉｎｉｓｔｉｃꎬ Ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃꎬ Ｓｏｉｌ ｐＨꎬ
Ｎｅｕｔｒａｌ Ｔｈｅｏｒｙ
细菌多样性ꎬ确定性ꎬ随机性ꎬ土壤 ｐＨꎬ 中性理论

２.５.２　 关键词演变趋势

不同时间阶段的热点关键词反映了研究者们关注重心的变化ꎮ 由于 ２０１０ 年之前发文量较少ꎬ所以将

２００３—２０１０ 年设为一个时间段ꎻ在 ２０１０ 年之后ꎬ每 ５ 年设置为一个时间段ꎬ总共设置了 ４ 个时间段ꎮ
如图 ６ 所示ꎬ２００３—２０１０ 年期间的热点关键词为群落构建 ( Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ Ａｓｓｅｍｂｌｙ) 和微生物生态学

(Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ)ꎮ 在该时间段ꎬＣａｔｈｅｒｉｎｅ Ｌｏｚｕｐｏｎｅ 等合作设计了一种用于比较生物群落的距离度量—
ＵｎｉＦｒａｃ 距离[４４—４６]ꎮ ＵｎｉＦｒａｃ 距离分为加权(Ｗｅｉｇｈｔｅｄ)和不加权(Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ)两种ꎬＵｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 在计算

时只考虑物种在样本中是否存在ꎬ而 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 在计算时同时考虑物种是否存在及其丰度高低ꎮ
２０１１—２０１５ 年间的热点关键词分别为丛枝菌根真菌(Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ Ｆｕｎｇｉ)、优先效应(Ｐｒｉｏｒｉｔｙ

Ｅｆｆｅｃｔｓ)、群落构建(Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ Ａｓｓｅｍｂｌｙ)、宏基因组学(Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ)、土壤( Ｓｏｉｌ)、４５４ 焦磷酸测序(４５４
Ｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ)和中性理论(Ｎｅｕｔｒａｌ Ｔｈｅｏｒｙ)ꎬ这说明此阶段的研究随着测序技术的发展(宏基因组、４５４ 焦磷

酸测序)而更加深入ꎬ并开始借助测序技术为理论(生态位理论和中性理论等)提供证据与解释ꎮ 在该时间

段ꎬＳｔｅｇｅｎ 等基于 Ｒａｕｐ—Ｃｒｉｃｋ 指数(ＲＣｂｒａｙ)ꎬ结合系统发育 βＮＴＩ 指数ꎬ建立了一种基于群落水平的零模型方

法[９ꎬ４７—４８]ꎬ将群落构建过程细分为同质选择(Ｈｏｍｏｇｅｎｅｏｕｓ ＳｅｌｅｃｔｉｏｎꎬＨｏＳ)、异质选择(Ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｏｕｓ Ｓｅｌｅｃｔｉｏｎꎬ
ＨｅＳ)、扩散限制(Ｄｉｓｐｅｒｓａｌ ＬｉｍｉｔａｔｉｏｎꎬＤＬ)、均匀扩散(Ｈｏｍｏｇｅｎｉｚｉｎｇ ＤｉｓｐｅｒｓａｌꎬＨＤ)和漂变(ＤｒｉｆｔꎬＤＲ)等五个部

分ꎬ以进一步探究微生物群落构建过程中确定性过程和随机性过程的相对重要性ꎬ引起了广泛关注ꎮ
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图 ６　 关键词演变趋势图

Ｆｉｇ.６　 Ｋｅｙｗｏｒｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｔｒｅｎｄ ｍａｐ

２０１６—２０２０ 年的热点关键词分别为群落构建(Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ Ａｓｓｅｍｂｌｙ)、根际(Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ)、土壤真菌(Ｓｏｉｌ
Ｆｕｎｇｉ)、细菌 ( Ｂａｃｔｅｒｉａ)、宏基因组学 (Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ)、微生物群落 (Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ) 和生物多样性

(Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ)ꎬ这说明此阶段的研究重点是关注土壤细菌与真菌的多样性ꎬ并开始探究根际的微生物群落构

建过程ꎮ 在该时间段ꎬ伴随着测序技术的进步ꎬ微生物群落构建算法的精度也进一步提高ꎬＮｉｎｇ ＤＬ(宁大亮)
等开发了一种基于系统发育分箱的零模型分析框架(ｉＣＡＭＰ 模型) [１０]ꎬ该模型首先通过将观察到的物种类群

划分为不同的箱ꎬ然后根据单个箱在群落间的相对多度和周转情况ꎬ定量推断群落构建过程ꎮ 由于不同的生

态过程通常作用于基因型或种群上ꎬ而非整个群落ꎬ因此 ｉＣＡＭＰ 模型的分箱设计可以进一步提高定量推断微

生物群落构建过程的准确性和精度ꎮ
２０２１—２０２２ 年的热点关键词分别为微生物多样性(Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ)、构建过程(Ａｓｓｅｍｂｌｙ Ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ)、

微生物组 ( Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ)、微生物群落 ( Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ)、根际 ( Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ)、高通量测序 ( Ｈｉｇｈ—
Ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ—Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ)、群落构建 ( Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ Ａｓｓｅｍｂｌｙ)、随机性过程 ( Ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃ Ｐｒｏｃｅｓｓ)、 β—多样性

(Ｂｅｔａ—Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ)以及重金属(Ｈｅａｖｙ Ｍｅｔａｌ)ꎬ这说明近一年来的研究热点集中于确定性过程和随机性过程在

群落构建过程中的相对重要性ꎬ并且开始关注重金属等环境胁迫对土壤微生物群落构建的影响ꎮ

３　 结论

本研究运用文献计量学方法ꎬ借助 ＶＯＳｖｉｅｗｅｒ、Ｓｃｉｍａｇｏ Ｇｒａｐｈｉｃａ 以及 ｂｉｂｌｉｏｍｅｔｒｉｘ 包(Ｒ 语言)可视化工

具ꎬ以 Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 数据库中在 ２００３—２０２２ 年期间收录的土壤微生物群落构建领域的文献数据为基础ꎬ分
析了年度发文量与被引频次、作者及其合作关系、国家(地区)及其合作关系、研究机构及其合作关系、期刊分

布情况以及关键词及其演变ꎬ得到了如下结论:
(１)２００３—２０２２ 年期间土壤微生物群落构建领域的研究大体可分为三个阶段ꎮ ２００３—２００５ 年为萌芽

期ꎬ２００６—２０１１ 年是波动发展期ꎬ２０１２ 年之后进入了指数增长期ꎬ２０ 年间该领域经历了“从无到有”的发展历

程ꎬ并成为了当下的热点研究领域ꎮ
(２)中国是在土壤微生物群落构建领域发文量最多的国家ꎬ而美国是在土壤微生物群落构建领域总被引

用量最多的国家ꎻＺｈｏｕ ＪＺ(周集中)、Ｌｉ ＸＺ(李香真)和 Ｃｈｕ ＨＹ(褚海燕)为核心作者ꎻＦｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ
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是该领域载文量最高的期刊ꎬ而 Ｔｈｅ ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌ 是该领域被引频次和篇均被引频次均最高的期刊ꎮ
(３)根据关键词共现分析ꎬ土壤微生物群落构建领域的理论基础为生态位理论和中性理论ꎻ在各种生境

下(气候变化、生物地理学以及根际等)ꎬ确定性过程和随机性过程在微生物群落构建过程中的相对重要性是

研究者们近期关注的重点ꎻ关键词的演变趋势分析则表明微生物群落构建领域的发展与测序技术的发展紧密

关联ꎬ测序技术的进步以及测序成本的降低推动了该领域的进一步发展ꎮ

４　 展望

目前已开发出了多种基于零模型的算法ꎬ用于量化微生物群落构建的机制[６ꎬ１０ꎬ４７]ꎮ 但基于零模型的算法

仍然面临诸多挑战ꎬ例如ꎬ对零模型施加太少的约束会使它变得非常随机ꎬ以至于结果很容易与观察到的模式

不同ꎬ这可能会提高犯Ⅰ类错误的概率ꎻ相反ꎬ设置过多的约束会使结果过于接近观察到的模式ꎬ这可能会提

高犯Ⅱ类错误的概率[４９]ꎬ约束零模型的不同方法可能导致完全不同的结果[４９—５０]ꎮ 因此ꎬ零模型分析的实验

结果对所使用的模型、算法和多样性指标非常敏感ꎮ Ｓｔｅｇｅｎ 分析框架中的 βＮＴＩ 和 ＲＣｂｒａｙ等参数目前常被用来

衡量土壤微生物群落构建特征[４７]ꎬ但是直接在群落水平进行零模型检验易高估系统发育距离ꎻ采用 ｉＣＡＭＰ
模型虽然可以在一定程度上减少系统发育距离的高估ꎬ但是 ｉＣＡＭＰ 模型可能会在某些情况下低估跨箱选择

(ｃｒｏｓｓ￣ｂｉｎ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ) [１０]ꎬ因此基于零模型算法的准确性和精度的进一步提高可能是未来的研究焦点之一ꎮ
在理论层面ꎬ随机性过程在群落构建过程中是否重要曾引起巨大争议ꎬ争议的关键因素在于很难精确地

定义什么是随机性过程ꎬ并且不同的方法对于随机性过程的描述并不完全一致[１１]ꎮ 除此之外ꎬ微生物系统发

育的不确定性以及数据分析的不确定性使精准定量随机性过程的相对重要性变得更加困难ꎬ因此ꎬ未来如何

更加精确地界定确定性过程和随机性过程十分重要ꎮ
生物多样性与生态系统功能密切相关ꎬ相较于微生物群落结构ꎬ微生物群落功能同等重要ꎬ但是目前对于

微生物群落构建过程如何影响生态系统功能的理解仍十分有限[５１—５２]ꎮ 微生物生态学领域的核心目标之一是

能够在不断变化的环境中预测微生物群落结构及功能的变化[１１ꎬ５３]ꎬ因此如何将功能基因及其它功能表征指

标纳入微生物群落构建分析的框架也可能是该领域未来的研究热点ꎮ
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ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２０１２ꎬ ６(９): １６５３￣１６６４.

[４９] 　 Ｇｏｔｅｌｌｉ Ｎ Ｊꎬ Ｕｌｒｉｃｈ Ｗ. Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｃｈａｌｌｅｎｇｅｓ ｉｎ ｎｕｌｌ ｍｏｄｅｌ ａｎａｌｙｓｉｓ. Ｏｉｋｏｓꎬ ２０１２ꎬ １２１(２): １７１￣１８０.
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