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农田土壤生物健康:概念内涵、面临挑战与调控策略
韦中ꎬ王孝芳ꎬ江高飞ꎬ高阳ꎬ杨天杰ꎬ徐阳春ꎬ沈其荣∗
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摘要:土壤是一个孕育着大量生物群落的生命系统ꎬ其健康状态关乎绿色农业的可持续发展ꎮ 近年来ꎬ由于集约化农业的

快速发展和农化品的大量投入ꎬ农田土壤生物健康问题日益突出ꎬ具体表现为参与关键元素转化的有益菌(群)缺失引起的

土壤生物肥力下降ꎬ土传植物病原物积累引起的土壤生物障碍频发以及人畜致病菌在农田系统扩散等引起的土壤生物污

染加剧ꎮ 本文首先介绍了土壤生物健康概念的提出背景与核心内涵ꎬ其次从土壤生物肥力、生物障碍和生物污染 ３ 个方

面ꎬ系统梳理了农田土壤生物健康的生态功能、作用原理以及调控途径ꎮ 最后ꎬ本文从理论研究、研究方法和应用技术 ３ 个

维度分析了土壤生物健康研究领域的主要瓶颈和未来重点研究方向ꎬ为构建高效的土壤生物健康管理和调控体系提供科

学依据ꎬ促进农业绿色可持续发展ꎮ
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土壤是地球上生物多样性最为丰富的栖息地之一ꎬ其生物群落驱动的养分循环、有机质转化与土传病

害抑制等关键生态过程ꎬ构成了农业可持续发展的根基ꎮ 随着“同一健康(Ｏｎｅ ｈｅａｌｔｈ)”理念将健康的关

注范围从人体拓展至动物、植物及其共处的生态环境ꎬ土壤生物群落的健康状况日益受到学界重视ꎮ 然
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而ꎬ在长期集约化种植与农化品大量投入的背景下ꎬ农田土壤生物群落退化问题日渐凸显:有益功能菌群

缺失导致土壤生物肥力下降ꎬ土传植物病原物持续积累引发土壤生物障碍频发ꎬ人畜致病菌耐药基因的扩

散则加剧了土壤生物污染ꎬ其实质均为土壤生物群落自身的结构失衡与功能衰退ꎬ仅依靠改善土壤理化性

状的传统管理模式已难以有效应对ꎮ 本文首先解析土壤生物健康的概念内涵与基本特征ꎬ其次从生物肥

力、生物障碍和生物污染 ３ 个方面剖析农田土壤生物健康面临的主要挑战ꎬ最后在此基础上总结相应的调

控技术ꎬ讨论多重问题叠加下的综合应对策略ꎬ并展望该领域的研究瓶颈与未来方向ꎬ以期为构建高效的

土壤生物健康管理与调控体系提供科学依据ꎮ

１　 土壤生物健康概念的提出与核心内涵

１.１　 从土壤肥力到土壤生物健康

关于土壤肥力(ｓｏｉｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ)到土壤健康( ｓｏｉｌ ｈｅａｌｔｈ)的概念发展演变过程ꎬ学界已经有不少阐述[１]ꎮ
早期土壤肥力概念关注土壤在非胁迫环境下为作物提供养分和水分的能力ꎬ即“地力”ꎬ评价指标以化学

养分含量和物理性状为主ꎮ ２０ 世纪 ７０ 年代ꎬ随着可持续农业理念的兴起ꎬ“土壤质量”概念逐渐形成[２]ꎬ
开始将关注范围从单一产量扩展到维持环境质量和促进动植物健康的层面[３]ꎮ 但其评价体系仍以物理

和化学指标为核心ꎬ侧重对土壤非生命属性(如质地、养分含量、ｐＨ、重金属污染等)的量化描述ꎬ对土壤生

物学过程及微生物群落功能的关注相对有限(图 １)ꎮ 进入 ２１ 世纪ꎬＤｏｒａｎ 和 Ｚｅｉｓｓ 等学者正式明确了“土
壤健康(ｓｏｉｌ ｈｅａｌｔｈ)”的定义[４]ꎬ强调土壤拥有维持植物、动物和人类生命系统的持续能力ꎬ这一转变标志

着土壤开始被真正视为一个具有生命活力的动态系统ꎮ 与“土壤质量”概念相比ꎬ“土壤健康”更强调土壤

生命系统自身的活力和恢复力[５－６]ꎮ 前文所述“土壤质量”虽已将关注范围由单一作物产量扩展至环境质

量与动植物健康ꎬ但其评价重心仍落在土壤的“功能产出”上ꎬ该产出既包括农业生产力维度(如作物产

量、养分与水分供给等经济产出)ꎬ亦涵盖土壤所支撑的生态服务功能(如环境质量维持、养分循环调节、
动植物健康支持等广义生态效益)ꎬ本质上是一种以“土壤能够提供何种功能与服务”为导向的外向功能

视角ꎻ而“土壤健康”则将评价重心由“土壤的产出功能与生态服务”转向“土壤生物自身的健康程度”ꎬ更
关注土壤生命系统本身的活力与恢复力[７－８]ꎮ 在这一框架下ꎬ学者进一步提出了“土壤生物健康( ｓｏｉｌ
ｂｉｏｈｅａｌｔｈ)”ꎬ它在土壤健康范畴之内ꎬ但内涵上更进一步ꎬ聚焦于土壤生物群落自身的结构完整性、功能稳

定性和抵抗恢复力ꎬ从“土壤作为生物栖息地”的视角深化了对土壤健康本质的理解ꎮ

图 １　 土壤生物健康概念的提出背景

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂｉｏｈｅａｌｔｈ ｃｏｎｃｅｐｔꎬｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｗｏｒｋ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ

需要指出的是ꎬ“土壤生物健康”并非对既有土壤健康指标的简单重组或重新命名ꎬ而是聚焦于土壤

生物群落自身的结构－功能－稳定性这一核心维度ꎬ从“土壤作为生物栖息地”的视角为土壤健康评价提供

了生物学层面的理论增量ꎮ 与“土壤健康的生物学维度”相比ꎬ土壤生物健康概念更强调将土壤生物群落

视为评价主体而非辅助指标ꎬ关注其作为一个整体系统的结构完整性、功能稳定性和抵抗恢复力ꎮ 然而ꎬ
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关于如何量化评估上述 ３ 个属性ꎬ目前学界尚未形成统一的国际标准ꎮ 现有评估主要依赖于生物多样性

指数(如 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、物种丰富度)、功能活性指标(如土壤酶活性、微生物生物量碳氮、基础呼吸速率)、
群落稳定性指标(如共现网络拓扑参数、模块化程度)以及抗逆性指标(如干扰后功能恢复速率、功能冗余

度指数)等多类参数的组合[９－１０]ꎮ 不同土壤类型、气候条件和作物体系下ꎬ上述指标的参照基线存在显著

差异[１１]ꎬ因此不宜采用统一的绝对阈值进行判断ꎬ而应结合具体生态背景建立适宜的相对评价标准ꎮ
从另一视角来看ꎬ人类社会对“健康”的认知经历了一个从以人类为中心逐步向万物共生的宏观生态

系统视野拓展的过程:最早聚焦人体健康ꎬ之后延伸至动物福祉与植物健康ꎮ 然而ꎬ为了保护人和动植物

健康大量施用抗生素和农化品导致了一系列生态环境健康问题ꎮ 直到 ２０１０ 年ꎬ世界卫生组织、联合国粮

食及农业组织、世界动物卫生组织共同推广的“同一健康(ｏｎｅ ｈｅａｌｔｈ)”理念ꎬ微生物这个最早出现的生命

群体才得到社会的普遍关注[１２]ꎮ 在农业系统中ꎬ从呵护地上作物群体到关注地下土壤生物的认知转变对

于农业管理具有重要指导意义ꎮ 传统农业管理往往侧重于通过外部投入改善土壤的理化环境ꎬ以追求短

期产量最大化ꎬ忽略了地下生物尤其是微小生物的生态位需求ꎮ 而基于土壤健康理念的管理则更加关注

如何保护和培育土壤生命系统ꎬ通过增强生物多样性、提高功能活性、维持群落稳定性和提升系统抗逆性

来实现农业的可持续发展ꎮ 当前ꎬ保护和提升土壤生物健康这一理念正在从学术研究逐步被农业生产者

接受ꎬ但如何在保障粮食安全的前提下实现这一转变ꎬ仍面临诸多技术和政策层面的挑战ꎮ
１.２　 土壤生物健康的核心特征

土壤生物健康体现在生物多样性、功能活性、群落稳定性和抗逆性 ４ 个相互关联的维度上ꎮ 准确理解

这 ４ 个维度的内涵及其相互关系ꎬ是开展土壤生物健康评价和调控的基础ꎮ
１.２.１　 生物多样性　 健康的土壤中栖息着种类繁多的微生物(如细菌、真菌)以及原生动物、线虫、蚯蚓等

不同体型等级的土壤动物[１３－１４]ꎮ 生物多样性的表征指标包括物种丰富度、Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数等 α 多样性参数ꎬ以及反映群落间组成差异的 β 多样性指标ꎮ 例如ꎬ物种丰富度指示群落中分类单

元的数量ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数同时兼顾物种数目及其分布均匀度ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数则对优势类群的相对丰度变化

更为敏感ꎮ 随着高通量测序技术的普及ꎬ基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因和 ＩＴＳ 序列的群落分类与多样性解析已成为

主流手段[１５]ꎬ系统发育多样性与功能基因多样性则可分别从进化历史深度和功能潜力层面提供补充信

息ꎮ 这种高度的生物多样性通过功能冗余机制发挥作用ꎬ当环境发生变化导致某些物种消失时ꎬ功能相似

的其他物种可以弥补其生态位ꎬ保障有机质分解、养分循环等关键生态过程的持续运转[１６]ꎮ 此外ꎬ生物多

样性还为土壤生态系统提供了丰富的遗传资源库[１７]ꎬ这些遗传资源在面临新的环境挑战(如新病原菌、气
候变化)时ꎬ可能是土壤生物群落适应性进化的重要组成和遗传基础ꎮ
１.２.２　 功能活性　 功能活性是土壤健康的动力来源和直观表现ꎮ 土壤生物通过代谢活动驱动有机质分

解、养分循环和土壤结构形成等关键生态过程ꎬ这些过程的强度和效率直接反映了土壤生物系统的活跃程

度[１７]ꎮ 功能活性的表征指标包括微生物生物量及其周转速率、土壤基础呼吸强度、参与碳氮循环等重要

生物地球化学循环的各类酶活性等[１８]ꎮ 例如ꎬ脲酶活性反映了土壤氮素转化的强度ꎬ磷酸酶活性与土壤

磷素活化密切相关ꎬ脱氢酶活性则可作为微生物整体活性的指示指标ꎮ 值得注意的是ꎬ功能活性并非越高

越好ꎬ过高的活性可能伴随着有机质过度消耗ꎬ不利于土壤碳汇功能的维持ꎮ 例如ꎬ当土壤基础呼吸速率

显著高于有机碳输入速率时ꎬ表明系统处于净碳损失状态[１９]ꎬ可作为功能活性过度的初步判断依据ꎮ 因

此ꎬ健康土壤的功能活性应当与有机质输入水平相匹配ꎬ处于一种动态平衡状态ꎮ
１.２.３　 群落稳定性　 群落稳定性是土壤生物健康的结构支撑ꎮ 健康的土壤拥有结构复杂、连通性强的土

壤微食物网ꎬ通过捕食、竞争、互利共生和偏利共生等多种相互作用关系ꎬ形成层级合理的生态网络[１７]ꎮ
这种结构特征使系统能够有效分配物质和能量ꎬ维持养分循环的畅通ꎬ并在面对局部扰动时保持整体功能

的稳定ꎮ 需要指出的是ꎬ网络复杂度与稳定性之间的关系并非简单的正相关[２０]ꎬ而是取决于相互作用强

度的分布特征和网络拓扑架构ꎻ在弱相互作用占主导且模块化程度适宜的条件下ꎬ高度连通的微食物网能

够通过多条平行路径传递物质和能量ꎬ即使部分路径受阻也不影响整体功能ꎻ而适当的模块化有助于系统

在局部层面维持相对独立的功能单元ꎬ增强对局部扰动的缓冲能力[２１]ꎮ 土壤多功能性指土壤同时支撑养

分循环、有机质分解、生产力形成与水分调节等多种生态过程的能力ꎬ是土壤健康状况在功能层面的综合

体现ꎮ 研究表明ꎬ微食物网的稳定性比单纯的物种丰富度更能预测土壤的多功能性[１７]ꎬ这进一步表明ꎬ群
落稳定性对土壤生物健康的支撑作用最终体现为系统多功能水平的维持ꎮ
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１.２.４　 抗逆性　 抗逆性是土壤生物健康的高级表现形式ꎬ反映了土壤系统在受到外部干扰后维持或恢复

功能的能力[２２]ꎮ 抗逆性( ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ)指系统在干扰发生后维持功能的能力ꎬ即“不变差”ꎮ 该能力决定了

土壤在面对人类活动干扰(如农药施用、肥料投入)、气候变化(如干旱、洪涝)或病原胁迫时能否持续发挥

功能ꎮ 土壤抗逆性的生物学基础包括多个层面:在群落组成层面ꎬ丰富的功能冗余和广泛的代谢多样性使

群落能够在环境变化时通过物种替代维持功能[２０]ꎬ微生物可形成生物膜或孢子等休眠体ꎬ增强对逆境的

耐受能力ꎻ在生态互作层面ꎬ复杂的种间互作关系提供了功能补偿机制[２３]ꎬ当某些种群受到抑制时ꎬ功能

相似的其他种群可以部分弥补其作用ꎻ在根际界面ꎬ植物与微生物的共生关系构成了“根际免疫”防线ꎬ通
过竞争排斥、拮抗作用和诱导系统抗性等机制抑制病原微生物的定殖和侵染[２４]ꎮ 此外ꎬ土壤生物的“记
忆”效应ꎬ即群落通过表观遗传调控、种子库效应和微生物休眠体等机制保留历史环境信息ꎬ也是系统抗

逆性的重要来源[２２ꎬ２５－２６]ꎬ但目前相关机制研究仍不充分ꎮ
上述 ４ 个维度之间存在深刻的内在关联:生物多样性是功能活性的源泉ꎬ丰富的物种组成支撑了高效

的代谢输出ꎻ功能活性与多样化的种间互作共同塑造了稳定的群落结构ꎻ而这种结构与功能的协调最终赋

予了系统强大的抗逆能力ꎮ 这种“多样性、活性、稳定性和抗逆性”的递进关系ꎬ构成了评价土壤生物健康

的核心逻辑ꎮ

２　 农田土壤生物健康的三大挑战

２.１　 土壤生物肥力下降

土壤生物肥力(ｓｏｉｌ ｂｉｏｆｅｒｔｉｌｉｔｙ)是指土壤生物群落及其代谢活动所决定的土壤养分供给能力ꎬ是土壤

肥力的重要组成部分ꎬ也是连接土壤理化属性与作物生产力的关键纽带ꎮ 与传统以化学养分为核心的肥

力概念不同ꎬ生物肥力强调生物驱动的养分转化过程ꎬ其本质在于土壤生物通过分解、合成及能量流动ꎬ持
续调控养分的有效性与供给速率ꎮ 土壤生物肥力主要由功能微生物、土壤动物和植物根系三大类生物要

素构成ꎬ三者相互依存、协同作用ꎬ共同维持土壤生态系统的功能运转[２７]ꎮ 需要指出的是ꎬ生物肥力并非

仅由功能微生物单独驱动ꎬ而是土壤生物群落作为一个整体所表现的涌现性生态系统功能ꎮ 群落中大量

看似无直接功能的微生物实际上通过维持微环境稳定、参与种间互作等间接途径支撑着生物肥力的形成ꎮ
固氮微生物、解磷解钾微生物和腐生微生物等不同功能类群分别通过固氮作用、矿物态养分活化和有机质

分解腐殖化ꎬ向作物持续供给生物有效性养分ꎮ 土壤动物通过掘穴、取食、排泄等活动ꎬ改善土壤物理结

构ꎬ促进有机物质的破碎与微生物分解ꎬ并以捕食关系调控微生物群落的组成和周转速率ꎬ是维持土壤食

物网结构与功能的重要调节者[２８]ꎮ 植物根系一方面可以显著改变土壤结构ꎬ改变土壤生物的栖息环境进

而影响土壤生物肥力[２９]ꎻ另一方面可以通过根系分泌物、菌根共生等方式与土壤微生物形成紧密互

作[３０]ꎬ既能招募有益功能微生物定殖于根际ꎬ又通过菌根网络扩大植物对磷、锌、铜等难移动性养分的吸

收范围ꎬ从而将地上生物量与地下生物过程紧密耦合ꎮ
然而ꎬ在集约化农业生产模式的长期驱动下ꎬ农田土壤生物肥力呈现出持续下降的趋势ꎮ 土壤生物肥

力下降的突出表现包括:土壤微生物多样性显著降低ꎬ功能类群丰度减少ꎬ固氮、解磷等关键功能菌群的代

谢活性减弱ꎻ土壤动物特别是蚯蚓等大型土壤动物的种群数量大幅下降ꎬ土壤食物网结构趋于简单化ꎻ菌根

真菌侵染率降低ꎬ根系－微生物共生体系的建立受阻ꎬ导致植物对土壤养分的生物获取能力减弱[３１](图 ２)ꎮ
与此同时ꎬ土壤酶活性、土壤呼吸速率和微生物生物量碳、氮等生物肥力指标普遍偏低ꎬ表明土壤生态系统

的物质循环与能量流动能力已明显受损ꎬ其综合后果是养分供给能力减退ꎬ作物对土壤生物服务的依赖度

下降ꎬ化肥替代空间收窄[３２]ꎮ
土壤生物肥力下降是多重驱动因素叠加作用的结果ꎬ可归纳为化学扰动、物理扰动和生物扰动 ３ 个层

面[３３]ꎮ 化学扰动方面ꎬ长期大量施用化学氮、磷肥改变了土壤碳氮比和 ｐＨ 值ꎬ导致依赖有机碳驱动的腐

生微生物和固氮微生物受到抑制ꎻ另外ꎬ化肥的大量施用导致土壤养分富集ꎬ这样的土壤环境可能通过适

应性进化使微生物群体中养分活化相关基因的丰度逐渐降低ꎬ进而导致相应功能衰退ꎻ农药和除草剂的使

用对土壤真菌、细菌、节肢动物和线虫等敏感生物类群产生直接毒害效应ꎻ重金属和有机污染物的积累则

通过改变微生物群落结构ꎬ选择性抑制功能微生物而促进耐受性类群扩张ꎮ 物理扰动方面ꎬ连年深翻打破

了土壤团聚体结构ꎬ破坏了菌根菌丝网络的空间连续性ꎬ使菌根定殖传播受阻ꎻ土壤压实降低了孔隙连通

性ꎬ恶化了土壤动物的栖息与取食环境ꎮ 生物扰动方面ꎬ作物多样性降低减少了根系分泌物的化学多样
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性ꎬ削弱了根际对功能微生物的选择性招募ꎻ农田有机物料归还减少使土壤食物网底端的有机碳输入不

足ꎬ引发食物网的级联性崩溃[３４]ꎮ 上述多重扰动的协同作用ꎬ使土壤生物群落结构持续简化、功能冗余度

降低ꎬ最终导致土壤生物肥力的系统性退化ꎮ

图 ２　 农田土壤生物健康存在的挑战与调控技术

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｃｈａｌｌｅｎｇｅｓ ａｎｄ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｆｏｒ ｆａｒｍｌａｎｄ ｓｏｉｌ ｂｉｏｈｅａｌｔｈ

２.２　 土壤生物障碍频发

土壤生物障碍是当前农业生产中普遍面临的难题ꎬ其形成涉及土壤微生态环境恶化、微生物群落失

衡、自毒物质累积和根际有益互作减弱等多个环节ꎮ 集约化农业生产中ꎬ过量施用化肥和长期连作会导致

土壤酸化、有机质含量降低、酶活性减弱和物理结构破坏ꎬ这些变化共同为生物障碍的发生创造了条件ꎮ
微生物群落失衡是生物障碍形成的核心环节(图 ２)ꎬ在连作或过量施肥等干扰下ꎬ特定作物的根系分泌物

组成相对稳定ꎬ会选择性地富集能够利用这些分泌物的微生物类群ꎬ同时排斥或抑制其他类群ꎬ导致有益

微生物锐减ꎬ病原菌逐渐占据优势地位[３５]ꎮ 植物自毒物质积累进一步加重了这一过程(图 ２)ꎮ 连续种植

同一作物会使某些代谢产物在土壤中逐渐积累ꎮ 例如ꎬ酚酸类物质是一类常见的自毒物质ꎬ这些物质不仅

直接抑制作物生长ꎬ还能改变根际生态位ꎬ促进病原菌入侵[３６]ꎮ 根据致害主体的类型ꎬ土壤生物障碍主要

分为三类:土传病害型ꎬ由镰刀菌、青枯菌、立枯丝核菌等病原微生物引起ꎻ植物寄生线虫型ꎬ以根结线虫为

代表ꎻ自毒物质抑制型ꎮ 这三类障碍在田间往往相互叠加ꎬ成为当前农业生产中较难解决的问题ꎮ
土壤生物障碍的诊断需要多类指标结合使用ꎮ 植物响应指标(如植物长势、发病率、病情指数、根系

活力、叶片叶绿素荧光参数)最直观ꎬ但通常在植物出现明显症状后才能检测到ꎬ因此错过了早期防控的

时机[３７]ꎮ 病原微生物丰度可通过荧光定量 ＰＣＲ 和高通量测序技术精确检测ꎬ但同样存在滞后性ꎬ当病原

菌数量达到检测阈值时ꎬ作物往往已处于不可逆受害阶段ꎮ 微生物群落特征被认为是早期诊断较为有效

的指标ꎮ 研究表明ꎬ健康和障碍土壤的根际微生物网络结构有明显差异:障碍土壤的微生物网络通常更为

简单ꎬ模块化程度降低ꎬ芽胞杆菌和假单胞菌等拮抗有益菌丰度明显下降[３８]ꎮ 与物种组成相比ꎬ与病原菌

抑制相关的功能基因(如生物膜形成、毒力响应相关基因)具有更高的诊断灵敏度ꎬ能在病害暴发前预警

根际微生态的功能失调[３９]ꎮ 代谢物与自毒物质指标通过根际代谢组分析识别特征性标志物:特异自毒类

物质的浓度与连作障碍程度有明显相关性ꎻ病原菌分泌的效应蛋白、毒素等代谢指标响应速度快ꎬ在症状

出现前就可能检测到异常信号ꎮ
２.３　 土壤生物污染加剧

农田土壤生物污染是指具有生物来源、可在环境中存活、增殖或扩散ꎬ并对作物生产、生态安全和人畜

健康产生潜在危害的一类污染过程ꎮ 与化学污染物相比ꎬ生物污染物具有来源复杂、形态多样、环境持留

性强以及可随宿主或遗传载体传播等特点ꎮ 当前农田系统中较受关注的生物污染因子主要包括致病微生

物、毒力基因(ＶＦＧ)和抗生素耐药基因(ＡＲＧ)等[４０－４１]ꎮ 需要说明的是ꎬ虽然 ＶＦＧ 和 ＡＲＧ 本质上是遗传

信息片段而非活的生物个体ꎬ但因其以微生物为宿主载体ꎬ可通过水平基因转移在菌群间主动传播扩散ꎬ
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且其环境行为与致病菌的生态传播密切耦合ꎬ故本文将其纳入广义的生物污染范畴加以讨论ꎮ
致病微生物进一步区分为人畜源致病菌和植物病原菌ꎮ 人畜致病菌主要随畜禽粪污、沼液、污泥、污

水灌溉和养殖废弃物还田等途径进入农田ꎬ包括肠道致病菌、机会致病菌及人兽共患病原菌ꎬ其危害主要

关联农产品卫生安全和公共健康[４２]ꎮ 植物病原菌可随带病种苗、农机具、灌溉水等方式进入农田或在田

间扩散ꎬ并在连作条件下于土壤及根际积累ꎬ诱发根腐病、枯萎病、青枯病和线虫病等土传病害[４３]ꎮ 二者

虽均可在农田土壤中存活、迁移和扩增ꎬ但其来源途径、宿主范围、传播链条和主要危害对象存在明显差

异:人畜致病菌更突出外源输入及其向农产品和人群暴露的传递风险ꎬ植物病原菌则更突出土壤定殖、根
际侵染和植物病害传播风险ꎮ

ＶＦＧ 是编码或调控病原微生物黏附、侵入、毒素产生、分泌系统和免疫逃逸等致病功能的遗传单元ꎬ
其环境丰度及宿主归属可用于表征潜在致病风险[４４]ꎮ 畜禽粪肥不仅可输入外源致病菌ꎬ还可将其携带的

ＶＦＧ 带入土壤ꎮ 不同类型粪肥施用可增加土壤 ＶＦＧ 的多样性和相对丰度ꎬ部分 ＶＦＧ 还与 ＡＲＧ 共存于潜

在人类致病菌中ꎬ增加耐药性与致病性叠加的复合风险[４５]ꎮ ＡＲＧ 是编码抗生素耐药性的功能性遗传单

元ꎬ可位于细菌染色体或质粒上ꎬ并常与转座子、整合子等可移动遗传元件相关联ꎮ 畜禽粪肥、沼液、污泥

和污水灌溉是 ＡＲＧ 进入农田土壤的重要来源ꎻ携带 ＡＲＧ 的肠道致病菌和机会致病菌则是重要的输入宿

主[４６－４８]ꎮ 进入土壤后ꎬＡＲＧ 可在抗生素残留、重金属和消毒剂等选择压力作用下被维持和富集ꎬ并通过接

合、转化和转导等水平基因转移过程ꎬ在人畜致病菌、土著环境菌和植物病原菌之间扩散[４９]ꎮ 已有研究表

明ꎬ土壤环境菌与人类病原菌之间存在共享耐药基因的现象[５０]ꎬ提示农田土壤不仅是 ＡＲＧ 的环境储库ꎬ
也可能成为不同微生物类群发生遗传交换的重要界面ꎮ

上述污染因子及遗传风险的交汇使农田土壤生物污染呈现出复合性、隐蔽性和跨界传播特征ꎮ 人畜

致病菌可通过作物表面附着、根际定殖、内生迁移及灌溉水传播等途径进入农产品链条ꎬ增加食源性传播

和公共卫生风险[４２]ꎻ植物病原菌在土壤中的持续积累则会加重土传病害ꎬ影响作物产量与品质[５１]ꎮ 与此

同时ꎬ外源致病菌及其携带的 ＡＲＧ 和 ＶＦＧ 进入土壤后ꎬ可能会改变微生物群落组成和种间互作ꎬ导致微

生态失衡ꎬ进而降低土壤对病原菌入侵的抵抗能力和系统稳定性[５２]ꎮ 因而ꎬ农田土壤生物污染的危害不

仅表现为病原菌数量增加或耐药基因富集ꎬ还体现为人畜健康风险、作物病害风险、ＶＦＧ 和 ＡＲＧ 跨类群

传播风险和土壤生态功能退化等复合风险ꎮ

３　 土壤生物健康调控

３.１　 土壤生物肥力提升

养分周转是土壤生物肥力提升的核心驱动力ꎮ 土壤中氮、磷等矿质元素大多以有机态或矿物结合态

存在ꎬ需经微生物分解矿化才能转化为植物可吸收的有效养分ꎮ 固氮菌将大气氮素还原为铵态氮ꎬ解磷菌

分泌有机酸和植酸酶活化难溶性磷ꎬ腐生微生物将动植物残体降解并释放矿质养分[５３]ꎮ 养分周转的效率

直接决定土壤向植物提供养分的速率ꎮ 提升途径在于增加有机质输入ꎬ如通过秸秆还田、有机肥和绿肥为

微生物提供持续能量底物ꎬ驱动功能菌群增殖ꎬ形成高效的养分循环回路[５４](图 ２)ꎮ
根系发育与根际微环境的构建是提升生物肥力的结构基础ꎮ 活根在生长过程中持续分泌糖类、氨基

酸和有机酸等根系分泌物ꎬ在根表及根际形成高代谢活性的微域[５５]ꎮ 除分泌物介导的化学效应外ꎬ根系

本身的穿插生长还持续塑造土壤物理结构:根的伸长在土体中构建连续的孔隙网络ꎬ根系分泌物与死亡根

残体则作为胶结物质促进团聚体形成ꎬ从而改善土壤通气状况与孔隙连通性ꎬ为土壤生物提供结构异质且

连通良好的栖息空间[５６]ꎮ 根系分泌物的组成因植物种类和生育期而异ꎬ不同作物可维持差异显著的根际

微生物组ꎮ 轮作和间作通过根系分泌物的多样化交替维持根际功能菌群丰富度(图 ２)ꎬ保护性耕作则通

过减少物理扰动保护菌丝网络和孔隙结构ꎬ为根系深层延伸和微生物定殖提供适宜空间[５７]ꎮ
土壤生物肥力的提升还依赖于植物与根际微生物之间形成的互惠闭环ꎮ 通过外源调控手段ꎬ如施用

促生菌剂或生物有机肥可刺激植物分泌更多根系分泌物ꎬ这些碳源和信号分子定向招募固氮菌、解磷菌和

促生菌等有益微生物定殖到根际ꎻ有益微生物则通过固氮、解磷、产生植物激素和铁载体等方式促进植物

生长ꎬ而更健壮的植物又进一步增加根系分泌量ꎬ从而形成“调控刺激—分泌物增加—有益菌富集—促生

反馈—分泌增强”的正反馈启动机制[５８－５９]ꎮ 需要指出的是ꎬ该正反馈过程并非无限放大ꎬ而是受到资源可

利用性、环境容量和群落间竞争等负反馈机制的制约ꎻ当有益菌群密度达到一定阈值时ꎬ碳源竞争、空间限
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制及捕食压力等负反馈作用开始显现ꎬ使系统趋于动态平衡ꎮ 因此ꎬ健康的土壤生物肥力系统是正反馈启

动与负反馈维稳协同作用的结果ꎮ 这一植物根系互惠闭环使生物肥力的提升从单向外源投入转变为自我

维持的内源驱动ꎬ是实现土壤生物肥力持续提升的关键机制(图 ２)ꎮ
３.２　 土壤生物障碍消减

消减土壤生物障碍需要农艺调控、生物防控与物理化学处理等多种手段的协同配合(图 ２)ꎮ 农艺调

控方面ꎬ多样性种植(轮作、间作)是打破病原菌宿主依赖最直接的手段ꎬ通过改变根系分泌物、作物残茬

组成从而切断病原菌随宿主连作而持续积累的正反馈循环[６０]ꎻ水旱轮作通过改变土壤水分状况ꎬ影响土

壤氧化还原电位和微生物群落结构ꎬ长期淹水形成的厌氧环境可显著抑制好氧病原菌(如青枯菌)及根结

线虫等植物寄生线虫的存活与活性[３５ꎬ６１]ꎬ从而有效削减相应类型的土壤生物障碍ꎮ 但需注意ꎬ长期淹水

会抑制好氧有益微生物的活性ꎬ其对土壤生物健康的整体影响需结合障碍类型与轮作周期加以权衡ꎮ
在生物防控领域ꎬ芽胞杆菌、假单胞菌、链霉菌和木霉等生防微生物通过竞争、拮抗和重寄生等多重机制

抑制病原微生物[２４]ꎮ 筛选适应性强、竞争能力强的菌株ꎬ以及组合使用功能互补的菌株形成合成群落等

可以解决生防微生物定殖率低和效果不稳定的问题ꎮ 噬菌体疗法是利用噬菌体对特定细菌的专一性侵

染ꎬ筛选针对特定病原菌(如青枯菌)的噬菌体组合制剂ꎬ通过裂解病原菌实现有针对性的消减ꎬ且对土壤

有益菌群的干扰相对较小[６２－６３]ꎮ 益生元策略是通过施用特定小分子底物定向激活根际本土有益菌ꎬ实现

对土著有益类群的精准提升[６４－６５]ꎮ 根际菌群移植与抑病土壤接种策略是通过将健康或抑病型土壤的微

生物群落转移至障碍地块[６６]ꎬ从系统层面重塑根际免疫环境ꎬ体现了生物防控从单一功能菌施用向群落

整体移植的思路拓展[６７]ꎮ
物理化学处理方面ꎬ强还原处理是通过淹水厌氧与有机物料发酵产生的还原性杀菌物质协同作用ꎬ快

速降低病原基数ꎬ重塑土壤微生物群落ꎬ再配合功能微生物补充措施[６８]ꎬ实现较好的长期效果ꎮ 与传统化

学熏蒸对土壤生物群落的非选择性破坏不同ꎬ强还原处理在消杀病原的同时保留了群落重建的生态基础ꎬ
更契合土壤生物健康的维护目标ꎮ

在实际应用中ꎬ上述各类手段的功能定位互补:农艺调控重在切断病害循环、发挥持续预防作用ꎬ生物

防控重在重建群落拮抗平衡、恢复土壤抑病性ꎬ物理化学处理重在快速压低病原基数ꎮ 单一技术往往难以

取得理想效果ꎬ且各类手段的适用性受障碍类型、土壤条件与生产成本的共同制约ꎮ 因此ꎬ按“快速消

杀—群落重建—持续防控”的时序逻辑将不同手段系统集成ꎬ形成针对不同障碍类型的综合解决方案ꎬ是
提高消减效果的关键ꎮ
３.３　 土壤生物污染阻控

土壤生物污染防控的核心目标是增强土壤系统自身阻截和降解污染物的能力ꎮ 竞争排斥与生态位拦

截是第一道屏障:高度多样的土著微生物群落通过对营养资源、物理空间的占据ꎬ提高外来菌的定殖门槛ꎮ
生物降解与代谢消纳是第二道防线:土壤功能微生物具有强大的代谢多样性ꎬ胞内酶促降解和胞外活性物

质可分解多种有机污染物[４１]ꎮ 诱导系统抗性是指根际有益微生物通过其细胞组分及代谢产物激活植物

茉莉酸与乙烯信号通路ꎬ使植物在病原菌侵染前即进入免疫预警状态ꎬ受侵后防御反应变为迅速的系统性

抗性机制[６９]ꎮ 借助这一植物－微生物跨界协作ꎬ诱导系统抗性构成了土壤生物污染防控的第三道防线ꎬ在
根际界面构建起拦截外来病原菌定殖的生物拦截层ꎮ

土壤生物污染的调控需要从源头控制、过程拦截和系统修复 ３ 个环节统筹考虑(图 ２)ꎮ 源头控制是

重点ꎬ核心是对农用畜禽粪污进行标准化处理ꎬ通过高温好氧堆肥、热压或超高温除菌技术ꎬ有效消减粪肥

中的致病菌并降低 ＡＲＧ 的丰度和转移活性[７０－７１]ꎮ 过程拦截措施包括:生物炭和功能化纳米材料通过吸

附作用固定病原细胞及游离 ＤＮＡꎬ降低其迁移能力[７２]ꎻ人工接种高效降解菌群加速抗生素的降解[７３]ꎻ生
态隔离带利用根际过滤效应拦截随地表径流迁移的 ＡＲＧ 和病原菌[７４]ꎮ 上述长效调控手段主要通过群落

竞争逐步稀释 ＡＲＧꎬ属于间接、渐进的生态调控路径ꎬ难以对耐药基因本身实施定点清除ꎮ 为此ꎬ最新的

研究正在探索基于 ＣＲＩＳＰＲ￣Ｃａｓ９ 系统的 ＡＲＧ 定向消除技术:该系统源自细菌的适应性免疫机制ꎬ可在向

导 ＲＮＡ 的引导下对特定 ＤＮＡ 序列进行定点切割ꎬ借助噬菌体或接合质粒等递送载体将 ＣＲＩＳＰＲ￣Ｃａｓ 元件

导入耐药菌细胞ꎬ可靶向破坏耐药基因或切除携带耐药基因的质粒[７５]ꎬ从而在基因层面直接清除 ＡＲＧꎮ
与这一精准干预手段相配套ꎬ基于高通量测序的智能监测与预警系统能够动态追踪土壤中病原菌与 ＡＲＧ
的组成变化ꎬ为干预时机与策略选择提供信息支撑ꎮ
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４　 土壤生物健康问题叠加风险与应对策略

在土壤生物健康的研究框架中ꎬ生物肥力、生物障碍与生物污染构成了判断土壤系统生命力的 ３ 个关

键层次ꎮ 这 ３ 个层次并非孤立存在ꎬ而是通过物质循环、能量流动和群落互作深度耦合ꎬ形成复杂的因果

关系网络(图 ３)ꎮ

图 ３　 农田土壤生物肥力、生物障碍和生物污染的交互叠加及未来研究方向

Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｉｎｔｅｒｐｌａｙ ａｎｄ ｃｏｕｐｌｉｎｇ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙꎬｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｂａｒｒｉｅｒｓꎬａｎｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ
ｉｎ ｆａｒｍｌａｎｄ ｓｏｉｌｓ ａｎｄ ｆｕｔｕｒｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎｓ

土壤生物肥力处于“基础层”ꎬ反映了土壤生物在养分周转和结构形成中的积极贡献(图 ３)ꎮ 生物肥

力的根本支撑是有机碳提供的能量和养分循环中的物质来源ꎮ 充足的有机碳输入维持了功能微生物的高

活性ꎬ促进了土壤动物和植物根系的正常功能ꎬ形成了良性循环ꎮ 当生物肥力处于较高水平时ꎬ充足的能

量支撑使有益功能菌群保持竞争优势ꎬ复杂的微食物网通过“竞争排斥”效应自发抑制病原微生物的定

殖ꎬ即所谓“根际免疫”效应[２４]ꎮ 同时ꎬ高水平的生物多样性也提高了系统对外来污染因子的抵御能力ꎮ
土壤生物障碍处于“胁迫层”ꎬ是系统内部平衡失调引发的功能紊乱ꎬ主要表现为土传病原菌富集、植

物自毒物质积累和微食物网退化(图 ３)ꎮ 这种“生物胁迫”的本质是能量流向的误导和物质循环路径的

畸变ꎬ原本用于支持有益群落生长的能量被病原菌劫持ꎬ原本通畅的养分循环路径变得阻滞ꎮ 生物障碍的

发生往往始于有机质亏缺或能量供应不足导致的微生物低活性状态ꎬ在这种状态下ꎬ有益群落的竞争优势

丧失ꎬ病原菌便有了可乘之机ꎮ
土壤生物污染处于“风险层”ꎬ引入了人类健康和生态系统安全的新视角ꎮ 生物污染不仅包括外源人

畜致病菌的入侵和定殖ꎬ更重要的是还包括 ＡＲＧ、重金属抗性基因等新型污染物的扩散问题[７６]ꎮ 在集约化

畜禽养殖背景下ꎬ以粪肥形式进入农田的 ＡＲＧ 正在使土壤成为耐药基因的重要储库和扩散源(图 ３)ꎮ 这

些抗性基因通过质粒、转座子等可移动遗传元件在不同细菌种群间进行水平转移ꎬ可以传播到病原菌中使

其获得耐药性ꎬ大大增加 ＡＲＧ 向食物链传播的风险[７７]ꎮ
三者的关系形成了一个相互影响的闭环:生物污染破坏群落结构ꎬ降低代谢活性ꎬ直接削弱生物肥力ꎻ

肥力下降导致系统防御屏障减弱ꎬ为病原菌的暴发创造了条件ꎬ诱发生物障碍ꎻ生物障碍的持续加剧又阻

碍有机质分解ꎬ进一步恶化肥力水平ꎮ 因此ꎬ土壤生物健康的科学管理必须从“提升肥力、消减障碍、阻断

污染”三个方向协同推进ꎬ任何单一方向的干预都难以取得持久效果ꎮ 这一认识为构建系统化的土壤生

物健康调控体系奠定了理论基础ꎮ

５　 土壤生物健康研究的瓶颈与未来展望

５.１　 理论研究层面

当前土壤生物健康调控的理论研究仍面临若干核心瓶颈ꎮ 首先ꎬ土壤生态系统内部互作机制的“黑
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箱”属性尚未完全破解ꎬ植物－土壤－微生物三者之间的动态双向调控过程解析不足ꎬ现有研究多聚焦于单

一组分或过程对产量的影响ꎬ忽视了作物管理对土壤多功能的反向反馈ꎮ 其次ꎬ土壤多功能性之间的权衡

与协同机制尚不清晰ꎬ例如追求某一功能的最大化可能损害其他功能ꎬ如何在多个目标之间寻求最优平衡

是亟待解决的问题ꎮ 最后ꎬ土壤“记忆”机制及其对抗逆性的贡献尚不明确ꎮ
未来理论研究的重点方向包括:深入解析土壤生物网络驱动土壤功能的机制ꎬ建立从分子机制到生态

系统功能的跨尺度理论框架ꎻ系统研究土壤多功能性的权衡与协同机制ꎻ建立联系管理措施、群落响应和

功能产出的整合性模型ꎮ
５.２　 研究方法层面

研究方法上的局限制约了土壤生物健康研究的深入和实践应用ꎮ 生物指标评价体系仍不完善ꎬ土壤

动物和微食物网指标因分类困难、标准化程度低而导致应用受限ꎮ 土壤生物过程的时空异质性强ꎬ现有监

测手段难以实现大尺度、实时性的健康评估ꎮ 缺乏统一的国家或行业标准也在一定程度上制约了研究结

果的比较和应用ꎮ
未来研究方法的改进方向包括:整合宏基因组、宏转录组、代谢组和表型组等多组学技术ꎬ建立基于功

能基因表达的新型生物指标体系ꎻ借助人工智能和机器学习技术提高从复杂数据中提取生物健康信息的

效率ꎻ开发低成本实时监测传感器ꎻ建立长期定位试验数据库和区域基准值体系ꎬ推动标准化评价框架的

建立ꎮ
５.３　 技术应用层面

技术应用层面的主要瓶颈制约了研究成果向生产实践的转化ꎮ 外源生物制剂在复杂田间条件下的定

殖率和稳定性问题尚未根本解决ꎻ多数调控措施处于“碎片化”状态ꎬ缺乏针对不同土壤类型的系统化集

成方案ꎻ部分高性能材料(如生物炭)成本偏高ꎬ难以大规模应用ꎮ
未来技术突破的重点方向包括:发展长效化、精准化、智能化的调控技术ꎬ如合成微生物群落的定向设

计ꎻ推动“作物－微生物协同育种”ꎬ通过改良根系性状提高对功能微生物的招募能力ꎻ探索多技术融合的

综合解决方案ꎬ针对不同土壤类型、不同作物及多样化管理需求建立标准化技术体系ꎮ 同时ꎬ加强产学研

合作ꎬ加速从实验室成果到田间应用的转化ꎬ是缩小研究与实践差距的关键ꎮ
５.４　 科普教育层面

土壤生物健康的公众认知依然薄弱ꎮ 公众对土壤的认知多停留在酸碱度和有机质等理化指标层面ꎬ
对地下土壤生物群落的多样性及其生态功能缺乏系统认识ꎬ农业生产者亦普遍缺乏主动保护土壤生物多

样性的意识ꎮ 当前面向公众的科学传播多侧重宏观叙事ꎬ缺乏对土壤生物具体功能的深入阐释ꎻ科研成果

的传播转化也存在表达方式与受众认知水平脱节的问题ꎮ 此外ꎬ土壤生物健康相关内容在中学至大学阶

段的农业教育课程中尚未得到充分覆盖ꎬ职业农民培训体系中对此类知识的纳入亦较为有限ꎮ
未来的重点在于推进土壤生物健康科学知识的系统化传播与教育普及ꎮ 具体途径包括:运用短视频、

可视化图表等数字化媒介ꎬ系统展示土壤微生物群落的结构与功能ꎻ针对不同受众群体构建差异化传播内

容ꎬ如面向学生的互动式课程、面向农业生产者的田间实践培训以及面向农技推广人员的系统性专业培

训ꎻ建立激励机制ꎬ鼓励科研人员参与科学传播工作ꎬ并在科研评价体系中纳入科学普及贡献的考量ꎮ 唯

有使土壤生物健康的概念真正进入公众视野ꎬ相关研究成果方能更有效地服务于农业生产实践ꎮ
南京农业大学汪宁祺、于嘉宝、任鹏和游川博士在文献收集、文稿校对及图片绘制方面给予帮助与支持ꎬ谨致谢意ꎮ
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ｍｅｃｈａｎｉｓｔｉｃ ｒｅｖｉｅｗ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌꎬ２０２６ꎬ５２１(２):１０３７－１０６６.
[５７] Ｌｉａｎｇ Ｘ ＷꎬＹｕ Ｓ ＰꎬＪｕ Ｙ Ｆꎬｅｔ ａｌ. Ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｐｒａｃｔｉｃｅｓ ｆｏｓｔｅｒ ｓｏｉｌ ｈｅａｌｔｈꎬｐｒｏｄｕｃｔｉｖｉｔｙꎬａｎｄ ａｇｒｏｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｒｅｓｉｌｉｅｎｃｅ[Ｊ] . Ａｇｒｏｎｏｍｙꎬ

２０２５ꎬ１５(８):１８１６.
[５８] Ｓｔｅｉｎａｕｅｒ ＫꎬＴｈａｋｕｒ Ｍ ＰꎬＨａｎｎｕｌａ Ｓ Ｅꎬ ｅｔ ａｌ. Ｒｏｏｔ ｅｘｕｄａｔｅｓ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｓ ｊｏｉｎｔｌｙ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｔｅｍｐｏｒａｌ ｓｈｉｆｔｓ ｉｎ ｐｌａｎｔ￣ｓｏｉｌ

ｆｅｅｄｂａｃｋｓ[Ｊ] . ＰｌａｎｔꎬＣｅｌｌ ＆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ２０２３ꎬ４６(６):１８８５－１８９９.
[５９] 王光州ꎬ申建波ꎬ张俊伶ꎬ等. 植物－土壤反馈驱动的土壤健康机制与调控策略[ Ｊ / ＯＬ] . 土壤学报ꎬ２０２５－０９－２４. ｈｔｔｐｓ: / / ｌｉｎｋ.ｃｎｋｉ.ｎｅｔ /

ｕｒｌｉｄ / ３２.１１１９.Ｐ.２０２５０９２４.１２１８.００２.
Ｗａｎｇ Ｇ ＺꎬＳｈｅｎ Ｊ ＢꎬＺｈａｎｇ Ｊ Ｌꎬｅｔ ａｌ. Ｓｏｉｌ ｈｅａｌｔｈ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ａｎｄ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒａｔｅｇｙ ｄｒｉｖｅｎ ｂｙ ｐｌａｎｔ￣ｓｏｉｌ ｆｅｅｄｂａｃｋ[ Ｊ / ＯＬ] . Ｃｈｉｎａ Ｉｎｄｕｓｔｒｉａｌ
Ｅｃｏｎｏｍｉｃｓꎬ２０２５－０９－２４. ｈｔｔｐｓ: / / ｌｉｎｋ.ｃｎｋｉ.ｎｅｔ / ｕｒｌｉｄ / ３２.１１１９.Ｐ.２０２５０９２４.１２１８.００２( ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｗｉｔｈ Ｅｎｇｌｉｓｈ ａｂｓｔｒａｃｔ) .

[６０] Ｚｈｏｕ Ｙ ＹꎬＹａｎｇ ＺꎬＬｉｕ Ｊ Ｇꎬｅｔ ａｌ. Ｃｒｏｐ ｒｏｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｎａｔｉｖｅ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ ｒｅｓｔｏｒｅ ｓｏｉｌ ｃａｐａｃｉｔｙ ｔｏ ｓｕｐｐｒｅｓｓ ａ ｒｏｏｔ ｄｉｓｅａｓｅ[ Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅ
Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓꎬ２０２３ꎬ１４:８１２６.

３７９
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[６１] Ｚｈａｎｇ Ｈ ＬꎬＧｕｏ Ｄ Ｓꎬ Ｌｅｉ Ｙ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｏｖｅｒ ｃｒｏｐ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｓｕｐｐｒｅｓｓｅｓ ｒｏｏｔ￣ｋｎｏｔ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｂｙ ｓｈａｐｉｎｇ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ [ Ｊ] . Ｎｅｗ
Ｐｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔꎬ２０２５ꎬ２４５(１):３６３－３７７.

[６２] Ｗａｎｇ Ｘ ＦꎬＷａｎｇ ＳꎬＨｕａｎｇ Ｍ Ｃꎬｅｔ ａｌ. Ｐｈａｇｅｓ ｅｎｈａｎｃｅ ｂｏｔｈ ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｇｅｎ ｄｅｎｓｉｔｙ ｃｏｎｔｒｏｌ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｓｕｐｐｒｅｓｓｉｖｅｎｅｓｓ[ Ｊ] .
ｍＢｉｏꎬ２０２４ꎬ１５(６):ｅ０３０１６－ｅ０３０２３.

[６３] Ｗａｎｇ Ｘ ＦꎬＷｅｉ ＺꎬＹａｎｇ Ｋ Ｍꎬｅｔ ａｌ. Ｐｈａｇｅ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ｔｈｅｒａｐｉｅｓ ｆｏｒ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ ｄｉｓｅａｓｅ ｉｎ ｔｏｍａｔｏ[Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ２０１９ꎬ３７(１２):
１５１３－１５２０.

[６４] Ｙａｎｇ Ｋ ＭꎬＦｕ Ｒ ＸꎬＦｅｎｇ Ｈ Ｃꎬｅｔ ａｌ. ＲＩＮ ｅｎｈａｎｃｅｓ ｐｌａｎｔ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｖｉａ ｒｏｏｔ ｅｘｕｄａｔｅ￣ｍｅｄｉａｔｅｄ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅ￣ｓｕｐｐｒｅｓｓｉｖｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ[Ｊ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐｌａｎｔꎬ２０２３ꎬ１６(９):１３７９－１３９５.

[６５] Ｙｏｕ ＣꎬＺｈａｎｇ Ｗ ＱꎬＧｕａｎ Ｙꎬｅｔ ａｌ. Ｍｅｔａｂｏｌｏｍｅ￣ｄｒｉｖｅｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｄｅｔｅｒｍｉｎｉｎｇ ｔｈｅ ｈｅａｌｔｈ ｏｆ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｈｅｒｂ(Ａｎｇｅｌｉｃａｓｉｎｅｎｓｉｓ)
ａｇａｉｎｓｔ ｒｏｏｔ ｒｏｔ[Ｊ] . Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅꎬ２０２６ꎬ１４:１５７.

[６６] Ｊｉａｎｇ Ｇ ＦꎬＺｈａｎｇ Ｙ ＬꎬＧａｎ Ｇ Ｙꎬｅｔ ａｌ. Ｅｘｐｌｏｒｉｎｇ ｒｈｉｚｏ￣ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｔｒａｎｓｐｌａｎｔｓ ａｓ ａ ｔｏｏｌ ｆｏｒ ｐｒｏｔｅｃｔｉｖｅ ｐｌａｎｔ￣ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｍａｎｉｐｕｌａｔｉｏｎ[Ｊ] . ＩＳＭＥ
Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓꎬ２０２２ꎬ２:１０.

[６７] Ｓｉｎｇｈ Ｂ ＫꎬＪｉａｎｇ Ｇ ＦꎬＷｅｉ Ｚꎬｅｔ ａｌ. Ｐｌａｎｔ ｐａｔｈｏｇｅｎｓꎬｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｓꎬａｎｄ ｓｏｉｌ ｈｅａｌｔｈ[Ｊ] . Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ２０２５ꎬ３３(８):８８７－９０２.
[６８] Ｌｉｕ Ｌ ＬꎬＫｏｎｇ Ｊ ＪꎬＣｕｉ Ｈ Ｌꎬｅｔ ａｌ. Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｏｆ ｄｅｃｏｍｐｏｓａｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ Ｃ / Ｎ ｒａｔｉｏ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｗｉｔｈ ｓｕｐｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ

Ｆｕｓａｒｉｕｍｏｘｙｓｐｏｒｕｍ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｄｕｒｉｎｇ ｒｅｄｕｃｔｉｖｅ ｓｏｉｌ ｄｉｓｉｎｆｅｓｔａｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｃｏｎｔｒｏｌꎬ２０１６ꎬ１０１:１０３－１１３.
[６９] Ｐｉｅｔｅｒｓｅ Ｃ Ｍ ＪꎬＺａｍｉｏｕｄｉｓ ＣꎬＢｅｒｅｎｄｓｅｎ Ｒ Ｌꎬｅｔ ａｌ. Ｉｎｄｕｃｅｄ ｓｙｓｔｅｍｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｂｙ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｍｉｃｒｏｂｅｓ[Ｊ] . Ａｎｎｕａｌ Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ

２０１４ꎬ５２:３４７－３７５.
[７０] Ｌｉａｏ Ｈ ＰꎬＬｕ Ｘ ＭꎬＲｅｎｓｉｎｇ Ｃꎬｅｔ ａｌ. Ｈｙｐｅｒｔｈｅｒｍｏｐｈｉｌｉｃ ｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇ ａｃｃｅｌｅｒａｔｅｓ ｔｈｅ ｒｅｍｏｖａｌ ｏｆ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｍｏｂｉｌｅ ｇｅｎｅｔｉｃ

ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｉｎ ｓｅｗａｇｅ ｓｌｕｄｇｅ[Ｊ] . Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ２０１８ꎬ５２(１):２６６－２７６.
[７１] Ｚｈｕ ＮꎬＬｏｎｇ Ｙ ＪꎬＫａｎ Ｚ Ｘꎬｅｔ ａｌ. Ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｍｏｂｉｌｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｓ ｔｈｅ ｒｅｍｏｖａｌ ｏｆ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｄｕｒｉｎｇ ｐｉｇ ｍａｎｕｒｅ

ｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇ ａｆｔｅｒ ｔｈｅｒｍａｌ ｐｒｅｔｒｅａｔｍｅｎｔ[Ｊ] . Ｂｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ２０２３ꎬ３８７:１２９６７２.
[７２] Ｘｉｅ ＴꎬＬｉｎ Ｄꎬｅｔ ａｌ. Ｎａｎｏ￣ｂｉｏｃｈａｒ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ｐｈａｇｅ￣ｈｏｓｔ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓꎬｒｅｄｕｃｉｎｇ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｖｅｒｍｉｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍｓ[ Ｊ] . Ｐｒｏｃ

Ｎａｔｌ Ａｃａｄ Ｓｃｉ ＵＳＡꎬ２０２５ꎬ１２２(３４):ｅ２５１１９８６１２２.
[７３] Ｌｉ ＱꎬＺｈａｎｇ Ｌ Ｙꎬｅｔ ａｌ. Ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｉｎ ｍｉｔｉｇａｔｉｎｇ ｃｏｎｊｕｇａｔｉｖｅ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｏｆ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ[Ｊ] .

Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ２０２５ꎬ５９(４０):２１６４５－２１６５６.
[７４] Ｘｕ ＹꎬＦｕ Ｔ ＨꎬＹｏｕ Ｇ Ｘꎬｅｔ ａｌ. Ｎｉｃｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｓｈａｐｅｄ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｒｈｉｚｏｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｐａｄｄｙ ｆｉｅｌｄｓ:ｅｖｉｄｅｎｃｅｓ ｆｒｏｍ

ｓｐａｔｉａｌ￣ｔｅｍｐｏｒａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ￣ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｃａｌｉｎｇ[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｈａｚａｒｄｏｕｓ Ｍａｔｅｒｉａｌｓꎬ２０２５ꎬ４９１:１３７９２４.
[７５] Ｃｉｔｏｒｉｋ Ｒ ＪꎬＭｉｍｅｅ ＭꎬＬｕ Ｔ Ｋ. Ｓｅｑｕｅｎｃｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｓ ｕｓｉｎｇ ｅｆｆｉｃｉｅｎｔｌｙ ｄｅｌｉｖｅｒｅｄ ＲＮＡ￣ｇｕｉｄｅｄ ｎｕｃｌｅａｓｅｓ[ Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ

２０１４ꎬ３２(１１):１１４１－１１４５.
[７６] Ｚｈｅｎｇ ＦꎬＢｉ Ｑ ＦꎬＧｉｌｅｓ Ｍꎬｅｔ ａｌ. Ｆａｔｅｓ ｏｆ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｆａｕｎａ ｕｎｄｅｒ ｌｏｎｇ￣ｔｅｒｍ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ

[Ｊ] . Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ２０２１ꎬ５５(１):４２３－４３２.
[７７] Ｚｈｕ ＤꎬＸｉａｎｇ ＱꎬＹａｎｇ Ｘ Ｒꎬｅｔ ａｌ. Ｔｒｏｐｈｉｃ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｏｆ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ａ ｓｏｉｌ ｄｅｔｒｉｔｕｓ ｆｏｏｄ ｃｈａｉｎ[ Ｊ] . Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ＆

Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ２０１９ꎬ５３(１３):７７７０－７７８１.

责任编辑:刘怡辰

韦中ꎬ南京农业大学教授、博导、江苏省特聘教授、现代农业产业技术体系中药材岗位科学家ꎮ 主要从

事土壤生物健康与根际微生态调控、农业有机废弃物生物高值化等研究ꎮ 主持国家自然科学基金青

年项目(Ａ 类)、国家重点研发计划青年科学家项目等ꎮ 授权国家发明专利 ４３ 件ꎬ在 Ｎａｔ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ、
Ｎａｔ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ 等期刊发表第一作者或通信作者论文 ７０ 余篇ꎬＨ 指数 ６４ꎬ入选全球高被引科学家ꎮ 荣获

神农中华农业科技一等奖、第 １９ 届“江苏青年五四奖章”等ꎮ 被聘为 Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｌｅｔｔｅｒｓ 副主编、
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ 和«土壤学报»等期刊编委ꎮ

沈其荣ꎬ中国工程院院士ꎬ现任南京农业大学学术委员会主任和国家有机(类)肥料产业技术创新战略联

盟理事长ꎮ 长期从事有机(类)肥料和土壤微生物研究与推广工作ꎬ技术工艺被全国 ６６６ 家企业采用ꎬ为
中国有机(类)肥料产业发展作出了突出贡献ꎻ倡导的以施用全元生物有机肥为核心技术的防控土传病

害综合技术体系效果显著ꎬ为经济作物产业可持续发展提供了技术支撑ꎮ 在 Ｃｅｌｌ、Ｎａｔ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ、ＰＮＡＳ、
Ｓｃｉ Ａｄｖ、ＩＳＭＥ Ｊ、Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ、Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌ Ｂｉｏｃｈｅｍ 等国际学术权威刊物上发表论文ꎮ 先后获得光华工程科技

奖、全国创新争先奖、中华农业英才奖、做出突出贡献的中国博士学位获得者等荣誉称号ꎮ «南京农业大

学学报»主编ꎮ
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