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摘 要：土壤微生物组在促进土壤养分循环、提高土壤固碳能力和维持土壤肥力等方面具有重要的作用。红壤是我国南方重要的

耕地资源，但其有机质含量低、水土流失严重，且面临着土壤酸化导致的活性铁铝增加、作物生长受限和微生物活性下降等严峻问

题。我国近年来基于红壤旱地长期定位试验和短期培育试验开展了很多工作，在通过调控红壤微生物组以缓解土壤酸化、增加有

机质含量和提高氮磷养分有效性方面取得了突破性进展。本文综述了红壤区农田土壤微生物组结构的主要驱动因素，回顾和比

较了长期施用化肥、有机肥和有机无机配施等不同施肥制度对我国南方旱地红壤微生物组结构和功能影响的研究工作，阐述了有

机培肥制度对红壤微生物群落多样性的积极效应；总结了配施有机肥在提高红壤有机碳周转功能类群和氮磷代谢功能类群丰度，

促进红壤有机碳分解、维持有机质稳定和提高土壤氮磷养分有效性等方面的重要作用；探讨了高多样性微生物群落中关键特殊性

代谢功能对驱动微生物群落装配和维持土壤生态功能稳定的作用。最后，对我国旱地红壤微生物组未来的研究方向进行了展望，

强调了可以通过改进微生物培养策略、明确微生物组不同类群的功能特征和驱动因素、充分挖掘农业微生物组资源、开发调控红

壤微生物组的微生物肥料产品和高效农业管理措施来提高红壤养分循环效率、促进有机质稳定和降低铁铝活性，充分发挥微生物

组在红壤耕地资源可持续利用与农业绿色发展中的作用。
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Abstract：Soil microbiome is essential for promoting soil nutrient cycling, improving soil carbon sequestration, and maintaining soil fertility
in agro-ecosystems. Red soil is an important cultivated land resource in southern China. However, it usually has the ecological problems of
low soil organic matter content and severe soil erosion, including critical problems under soil acidification, such as increasing
concentrations of active Fe and Al, which limit crop growth and decrease microbial activity. In recent years, many studies have been
conducted based on long-term field experiments and short-term incubation experiments in red soil areas. Breakthroughs have been made
in alleviating soil acidification, increasing soil organic matter content, and improving nitrogen and phosphorus availability by manipulating
red soil microbiome. This brief review compared the effects of inorganic or /and organic fertilization on the structure and function of soil
microbiome in upland red soil in southern China, and the main driving factors of soil microbiome structure in red soil were determined.
Then, the positive effects of organic cultivations on the diversity of soil microbial communities were reviewed. The contributions of organic
fertilizer-stimulated functional groups in promoting soil organic carbon decomposition and enhancing soil organic matter stability,
including those of functional groups in triggering soil nitrogen and phosphorus metabolism, were summarized. The mechanism of the
specialized metabolic functions embedded in high diversity microbial community driving soil microbiome assembly and stability was also
discussed. Finally, this review proposed future developments in the study of agricultural red soil microbiome, emphasizing the importance
of strategies for improving soil microbiome cultivation, clarifying the functional characteristics and driving factors of different soil microbial
groups, exploring agro-microbiome resources, and consequently developing microbial fertilizer products and efficient agricultural
managements for soil microbiome manipulation to improve the nutrient cycling efficiency, promote the stability of soil organic matter, and
reduce the activity of iron and aluminum in red soil. These approaches will contribute to the sustainable utilization of red soil resources and
the development of green agriculture.
Keywords：red soil microbiome; driving mechanisms; organic carbon turnover; nitrogen and phosphorus metabolism; microbial community

manipulation

红壤是我国南方重要的耕地资源，约占全国总耕

地面积的四分之一，其中第四纪红色黏土发育的红壤

分布最广。红壤区处于亚热带，年平均气温 16~
25 ℃，降雨量 1 000~2 000 mm，水热资源丰富，具有巨

大的生产潜力[1]。然而，红壤有机质含量低、酸性强、

基础肥力低、黏重板结、保水保肥性能差，加上多年来

不合理开发利用，导致红壤耕地微生物活性弱、多样

性低，严重制约了红壤区的农业发展[2]。因此，采用

植树造林减少水土流失、施用石灰降低红壤酸性、增

施有机肥提高有机质积累等多种土壤改良措施以增

强红壤可耕性、提高红壤生产力是实现农业绿色发展

的关键。其中，科学施肥是对土壤肥力和作物产量影

响最大、最直接的改良措施，合理施肥能有效改善土

壤条件，为作物高产稳产提供良好的基础，实现用地

与养地相结合的可持续发展目标。

土壤生物是土壤生态系统的核心，土壤微生物组

是土壤生物的重要组成部分，其结构和功能演替可以

敏感地反映土壤质量变化、表征土壤有机碳周转强度

和元素循环效率，是评价土壤质量的主要指标之一。

土壤微生物组在土壤有机物质转化与分解、营养元素

循环与利用、土传病害抑制或拮抗等方面起着重要的

作用，是土壤肥力的关键驱动因子之一，也是土壤生

物肥力的主要贡献者[3]，因此其结构和功能多样性信

息对于揭示科学施肥措施与土壤肥力和作物生产力

提高的作用机制具有重要意义[4]。多年来，我国红壤

培肥措施与微生物组的研究大多以揭示有机培肥对

红壤肥力和微生物活性具有积极作用的描述性结果

为主[5–8]，缺乏对提高红壤肥力的微生物学机制的探

究。近几年，组学分析技术的迅速发展，使我们能够

比较全面地分析土壤微生物组的结构和功能特征，阐

明提高红壤肥力的微生物学机制。本文综述了长期

施用化肥、有机肥和有机无机配施等不同施肥制度对

我国南方旱地红壤微生物组结构和功能的影响，总结

了不同施肥制度驱动微生物群落结构和功能演替、影

响红壤有机碳周转和氮磷养分有效性的研究进展，旨

在为开展科学施肥提高红壤肥力的微生物学机制的

深入研究提供参考，并提出了今后红壤微生物组研究

的重点方向。

1 红壤微生物群落结构的驱动因素

土壤微生物组在维持土壤肥力、促进土壤养分循

环和增强有机碳固定能力等方面具有重要的作用。

影响土壤微生物群落结构的因素很多，如施肥制度变

更、土壤类型（成土母质）不同、植被类型改变、外源微

—— 538
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生物接种或入侵都会对土壤微生物群落结构产生一

定的影响[8]。其中，土壤类型和施肥制度主要通过影

响土壤物理化学性状驱动土壤微生物群落结构演替，

而植被类型和外源微生物主要通过影响土壤生物间

的相互作用关系改变土壤微生物群落结构[9]。

1.1 施肥制度

自然条件下，土壤元素循环维持动态平衡，而在

集约化耕作的农田生态系统中，施肥是快速补充土壤

养分的重要途径。有机类肥料和化肥都能为作物提

供养分，但不同肥料的形态不同，在土壤中转化吸收

的微生物过程也不同，因此长期施用不同肥料对土壤

性质和微生物群落结构及功能的影响不同，对土壤肥

力变化也起着不同的作用[10]。中国农业科学院祁阳

农业生态系统国家野外试验站不同施肥措施对旱地

红壤肥力影响的长期定位试验，是针对中国南方分布

最广的第四纪红色黏土发育的红壤开展的，具有很强

的代表性。长期配施有机肥和撂荒的红壤有机质含

量较高，土壤酶活性和细菌群落多样性均维持较高的

水平，作物产量较高；而长期施用含氮化肥但不配施

有机肥会导致红壤 pH值降低、土壤有机质含量和酶

活性下降，细菌群落多样性也显著降低[11]。刘佳等[5]

研究也表明，长期施用含氮化肥但不配施有机肥导致

红壤 pH 值降低是红壤细菌群落差异的主要驱动因

素。另外，长期不施肥和仅施用磷钾化肥的红壤虽然

没有发生严重的酸化现象，但是长期不均衡施肥导致

土壤有效养分失衡，生产力下降。Chen等[12]还发现长

期施用有机肥能显著增加红壤噬菌体数量和多样性，

而长期施用含氮化肥则会降低噬菌体数量和多样性，

这与不同施肥制度对红壤细菌数量和群落多样性影

响的趋势是一致的。

针对长期施用含氮化肥但不配施有机肥造成严

重酸化的红壤，该试验点还开展了酸化红壤的改良试

验，主要包括施用石灰改良和有机肥改良。研究发现

短期石灰改良可以迅速提高酸化土壤 pH值，使小麦

增产 193.7%；而短期有机肥改良可以增加土壤有机

质含量和养分有效性，使小麦增产 169.2%，该结果表

明两种改良方式都能显著提高土壤生产力，但可能具

有不同的作用机制[13]。石灰改良在提高土壤细菌物

种多样性方面具有明显的优势；而有机肥改良在增加

快速生长的富营养细菌类群丰度、促进参与土壤养分

周转的微生物生长方面具有显著优势。通过共存网

络分析发现未酸化的红壤细菌网络模块化程度最高，

且主要功能模块中的类群相互关系以正相关为主；而

在酸化红壤的细菌网络结构中，主要功能模块中的类

群相互关系以负相关为主；改良措施能显著影响酸化

红壤的细菌网络结构，提高主要功能模块中正相关关

系数量和相关类群的丰度[14]。以上结果表明，针对酸

化红壤的改良可以将两种改良方式相结合，在初期加

入石灰进行改良，迅速提高土壤 pH值[15]，降低土壤酸

化对作物和微生物生长的抑制作用，提高土壤微生物

多样性；随后通过增施有机肥进行改良，使土壤 pH值

维持稳定[7]，提高土壤微生物活性，促进参与土壤养

分循环的微生物生长。

1.2 成土母质

不同类型的土壤由不同母质发育而来，不同类型

土壤的颗粒组成、元素组成及含量、pH值等理化性状

均不同[16]，因此不同类型土壤中的微生物群落组成和

多样性显著不同。Sun等[17]基于中国农业科学院祁阳

农业生态系统国家野外试验站长达 30年的生土熟化

试验，通过比较长期熟化红壤和未熟化红壤母质中的

微生物群落，发现长期耕作熟化虽然能增加土壤微生

物多样性，但不同类型母质经过相同耕作方式熟化后

的土壤微生物多样性变化趋势与母质中的微生物多

样性变化趋势相同；另外，尽管长期施用化肥和有机

肥能通过改变土壤理化性质影响红壤微生物群落组

成，但母质类型依然是红壤微生物群落组成和多样性

的最主要驱动因素[18]。成土母质中的微生物是土壤

微生物组的最初来源，不同类型母质的物理化学性状

差异较大，其中的微生物“种子库”（Seed bank）结构

和功能也显著不同，因此成土母质成为土壤微生物组

结构和功能的最主要影响因素。

1.3 植被类型

除了土壤类型和施肥措施外，地上植被的改变也

会驱动土壤微生物群落演替。陆地生态系统中植物

通过凋落物和根系分泌物为土壤微生物提供分解底

物，不同生态系统中植物凋落物的组成不同，对土壤

中不同微生物类群的生长具有不同的促进或抑制作

用[19]；另外，不同植物的根系分泌物组成也有很大差

异，因此不同植物对土壤微生物群落组成具有很强的

选择性[20]。在南方红壤中，长期撂荒与长期耕作的土

壤植被类型不同，其土壤微生物群落组成也显著不

同，其中长期耕作显著降低了土壤微生物群落的多样

性和异质性[21]。这种现象与亚马逊原始森林的土壤

微生物群落在农业化利用过程中的多样性变化趋势

一致[22]。通常，地上植物多样性越低，对土壤微生物，

特别是根际土壤微生物群落的选择性越强。撂荒红
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壤地上植被群落较高的多样性和异质性选择形成了

具有较高异质性的土壤微生物群落，导致撂荒红壤微

生物群落 β多样性高于农田红壤；而长期耕作会降低

地上植被的多样性和异质性，导致农田红壤微生物群

落α多样性降低。

1.4 外源微生物

外源微生物接种或入侵，如随有机肥料载体或单

独施用的微生物肥料、随大气或雨水进入土壤的外界

微生物，也会影响土壤微生物群落结构。Xun等[23]通

过对长期不同施肥制度发育形成的第四纪红壤进行

交换接种培育，即将其中一种施肥制度下的土壤微生

物群落提取后接种到另一种施肥制度的土壤中进行

培育，发现同一施肥制度的土壤中培育出的群落多样

性和组成相似度更高，其中土壤 pH值是红壤微生物

群落结构的最主要驱动因素，其次是长期不同施肥措

施引起的其他土壤化学性质变化，而不同微生物接种

来源影响较小。

以上研究表明，南方旱地红壤微生物组的结构受

到多种因素的驱动作用，非人为因素中母质类型是红

壤微生物群落结构的最主要驱动因子，人为因素中施

肥制度是最主要的驱动因子，而植被（作物类型）和外

源微生物的影响较小。因此，研究长期不同施肥制度

驱动红壤微生物组结构和功能的演替、影响红壤肥力

和作物产量的机制，对培育高肥力红壤微生物组具有

重要意义。

2 不同施肥制度对红壤微生物有机碳周转功

能的影响

微生物在土壤有机质周转过程中具有关键作

用[24]，土壤有机质周转能释放如磷、硫、钾、钙、镁等矿

质养分，而土壤固碳是减少温室气体排放的主要手段

之一[25]。因此，研究不同施肥制度下土壤有机碳分解

和稳定的机制，不仅对提高土壤肥力和养分可利用性

非常重要，对于应对全球气候变化也具有重要意义。

在红壤中，土壤微生物可以通过自身的分解作用直接

影响土壤有机碳周转；同时，由于红壤的脱硅富铝铁

化作用，土壤铁氧化还原微生物也能通过影响红壤铁

元素形态间接影响土壤有机碳稳定。

土壤中大部分微生物都是化能异养型微生物，需

要氧化分解土壤有机碳获取碳源和能量。不同微生

物类群对土壤有机碳存在一定的底物偏好性，因此长

期不同施肥措施影响土壤微生物群落结构，必然会驱

动土壤有机碳组分变化。长期施用有机肥能增加土

壤总有机碳含量，提高土壤中易分解有机碳和难分解

有机碳的绝对含量，刺激土壤富营养细菌类群生长，

这些微生物具有更多参与易分解有机碳周转的功能

基因[11]，优先通过分解和消耗易分解有机碳获取生长

所需的碳源和能量，并用于繁殖以外的多种生命活

动，如生物固氮、解磷解钾等，促进土壤中物质循环，

增加土壤养分可利用性，为作物提供充足的养分。同

时，这些微生物生长繁殖速度较快，其残体及各种中

间代谢产物在土壤中不断累积，在土壤稳定碳库的积

累中发挥了更重要的作用。然而，长期施用含氮化肥

但不配施有机肥对红壤有机碳含量，贫、富营养细菌

类群和难、易分解有机碳周转相关基因丰度的影响与

配施有机肥的影响相反，表明长期施用含氮化肥但不

配施有机肥会导致土壤可利用有机碳缺乏、微生物活

力下降，进而导致土壤养分周转能力下降，土壤肥力

降低。同时，长期施用有机肥的红壤中，以原杆属

（Protorhabditis）为优势属的食细菌线虫群落可以通

过提高土壤团聚体内的细菌与真菌比值间接促进土

壤有机碳周转能力[26]。

铁作为土壤中含量高且氧化还原性质活跃的金

属元素，在土壤有机碳稳定的过程中起到了非常重要

的作用[27]。红壤具有明显脱硅富铝铁化过程，其铁氧

化物明显聚积，因此红壤铁氧化还原微生物是影响土

壤铁元素形态转化和驱动红壤有机碳稳定的重要因

子。与高结晶度的铁氧化物相比，低结晶度的铁氧化

物对土壤有机碳的稳定作用更强，长期施用有机肥的

红壤中低结晶度铁氧化物含量显著高于长期施用化

肥的土壤，并且红壤中低结晶度铁氧化物含量与土壤

有机碳含量之间存在显著正相关[28]，表明通过增施有

机肥提高土壤有机碳含量可以有效降低红壤高结晶

度的铁氧化物含量。同时，施用有机肥能增加红壤铁

氧化还原细菌的丰度和多样性，增加红壤中假单胞菌

属（Pseudomonas）和厌氧绳菌属（Anaerolinea）的丰度，

这些类群是 Fe（Ⅱ）氧化过程的关键微生物，其丰度

增加会促进红壤中 Fe（Ⅱ）氧化，并在有机质作用下

形成更高水平的低结晶态铁氧化物；而施用化肥则具

有相反的作用，长期施用含氮化肥但不配施有机肥会

导致红壤中地杆菌属（Geobacter）丰度增加，而地杆菌

属是红壤中最重要的 Fe（Ⅲ）还原微生物，因此会导

致红壤中铁氧化物溶解度提高[29]。因此，不同施肥制

度能通过影响红壤铁氧化还原细菌群落组成驱动土

壤铁形态转化，从而影响土壤有机碳稳定。长期施用

有机肥能显著降低红壤铁氧化物结晶度指数，减弱土
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壤芬顿反应，增强土壤有机碳稳定性[30]，同时避免土

壤中积累过量游离态铁氧化物，减弱其对作物生长[31]

和微生物活性[32]的抑制作用。

3 不同施肥制度对红壤微生物氮磷代谢功能

的影响

氮磷是植物必需的两大营养元素，土壤氮磷有效

性显著影响作物生长和产量[33]。红壤由于其特殊的

性质，极易发生氮素淋溶作用和磷素固定作用，使氮

和磷成为红壤农田生态系统生产力和稳定性的两大

限制性因子[34]。土壤微生物组影响土壤氮磷转化功

能，长期不同施肥制度会显著影响红壤氮磷代谢相关

的功能微生物，采用合理的施肥措施调控红壤微生物

氮磷代谢功能对提高红壤氮磷生物有效性具有重要

作用。

土壤中生物固氮和解磷作用通常是耦合的，在长

期进化过程中，很多固氮微生物能兼具解磷功能，如

伯克氏菌科（Burkholderiaceae）和假单胞菌科（Pseu⁃
domonadaceae）的一些固氮解磷微生物。Mills等[35]的

研究表明，土壤磷素有效性越高而有效氮含量越低

时，生物固氮作用越强。土壤 pH值是固氮微生物活

动的重要调控因子[36]，长期施用化肥和有机肥对红壤

固氮微生物群落组成的影响显著不同，长期施用含氮

化肥导致红壤严重酸化，显著降低了土壤固氮微生物

丰度，抑制了以慢生根瘤菌科（Bradyrhizobiaceae）为

主的共生固氮类群生长[37]；长期施用有机肥促进了以

伯克氏菌科为代表的大多数固氮类群丰度，这些固氮

微生物大部分都兼具较强的溶磷能力[38]，能够提高红

壤氮磷有效性；而在不施肥的红壤中，肠杆菌科（En⁃
terobacteriaceae）和假单胞菌科等类群的相关菌株可

以维持一定的丰度，表明这些类群可能是土壤维持最

基本生产力的氮磷养分重要贡献者[39]。酸化红壤经

过石灰改良之后，固氮微生物群落组成虽然没有发生

显著变化，但是其相对丰度显著提高[40]。Jiang等[41]还

发现在长期施用有机肥的红壤中，原杆属食细菌线虫

可以通过土壤生物食物网作用刺激产碱性磷酸酶的

中慢生根瘤菌属（Mesorhizobium）的生长，从而增强红

壤固氮解磷能力，提高土壤氮磷有效性。

长期施肥不仅可以改变红壤的固氮微生物群落，

还能影响氮素循环中其他过程的微生物组成。氨氧

化细菌（AOB）和氨氧化古菌（AOA）在土壤氨氧化过

程中起着重要作用，研究表明，土壤总有机碳含量对

AOB群落的丰富度和组成影响较大，而土壤 pH值对

AOA群落的丰富度和组成影响较大[42]。Wang等[43]在

酸性红壤中发现了一种源自于碱性环境的活性AOA
菌株，表明AOA对土壤环境酸碱度变异的适应能力

较强，可能在强酸性土壤中保持氨氧化活性。当土壤

pH 值较低（低于 4.5）时，AOA 的自养氨氧化作用比

AOB对土壤氨氧化作用的贡献更重要[44-45]。长期有

机无机配施可以显著提高红壤中 AOA 和 AOB 的数

量，施用化肥显著降低了红壤中 AOA 和 AOB 的数

量[46]。长期施用猪粪可以促进土壤食细菌线虫生长，

食细菌线虫专一性捕食 AOB 还能刺激土壤硝化作

用，间接促进土壤氮素循环[42]。因此长期施用有机肥

可以通过提高土壤有机质含量和稳定土壤 pH值增加

固氮解磷微生物和氨氧化微生物（AOA和AOB）的丰

度和组成，从而驱动土壤生物固氮解磷和氨氧化过

程，提高土壤氮循环效率[47]和氮磷养分有效性[41]。

4 红壤微生物代谢功能驱动群落装配和稳定

土壤微生物是土壤生物肥力的主要贡献者，维持

红壤微生物组结构多样性和功能稳定性是保证红壤

具备稳定基础肥力和促进红壤高产的生物学基础。

在高度复杂的土壤微生物群落中，参与土壤元素转化

等特定功能的微生物类群及功能基因也存在高度多

样性，即土壤微生物群落具有较高的功能冗余性[48]。

功能冗余性会影响微生物互作关系，从而驱动群落装

配过程，影响群落的生态功能[49]，然而微生物不同代

谢功能对群落装配和稳定性的影响仍不清楚，因此需

要建立土壤微生物多样性与群落结构和功能装配过

程之间的关系，并揭示其内在机制。Xun等[50]利用梯

度稀释接种培育构建了不同多样性的红壤微生物群

落，发现土壤微生物多样性下降会导致群落稳定性下

降，广泛性和特殊性代谢功能基因的多样性均显著降

低，其中特殊性代谢功能基因的相对丰度显著降低，

而广泛性代谢功能基因的相对丰度则显著提高。因

此，特殊性代谢功能可能是驱动土壤微生物群落装配

和维持群落稳定的重要功能。所谓广泛性功能基因，

就是群落中绝大多数微生物类群都“持有”的功能基

因，如三羧酸（TCA）循环、糖酵解等功能相关的基因；

所谓特殊性功能基因，就是仅由群落中的稀有微生物

功能群“持有”的功能基因，如土壤氨氧化过程、有机

污染物降解等功能相关的基因。有研究表明，物种丰

富度并不是决定其对群落贡献的主要因素，土壤中的

关键稀有类群对生物地球化学的许多过程起着至关

重要的作用[51]。土壤微生物多样性下降会优先导致
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具有特殊性功能基因的稀有类群损失，从而导致土壤

微生物群落适应环境能力降低、稳定性下降，使群落

维持条件选择或均一化选择的确定性装配过程；仅有

当土壤微生物群落的多样性较高时，能够“持有”和

“表达”更多特殊性功能时，群落才能更好适应环

境[52]，维持生长、繁殖、死亡的随机性装配过程。

土壤微生物的功能冗余性使群落在土壤环境发

生剧烈变化时能够保持一定的结构和功能稳定性或

恢复力。通常认为，土壤微生物多样性与群落结构和

生态功能稳定性之间总体上存在正相关关系[53]。目

前大多数关于土壤微生物群落多样性与结构和功能

稳定性之间关系的研究多以描述性为主，发现大多数

功能（如生物固氮、甲烷氧化、复杂有机碳分解等）与

群落多样性存在正相关关系[54]，也有部分功能（如土

壤呼吸、简单有机碳分解等）与群落多样性无关[55]。

红壤微生物组的研究均表明土壤微生物多样性与土

壤生态功能和生产力之间存在显著的正相关关系。

因此，长期施用有机肥可以通过增加红壤微生物多样

性提高土壤多功能性（Multi-functionality），进而提高

土壤微生物群落稳定性和养分周转效率，这可能是高

微生物多样性的农田红壤维持高产稳产的关键原因。

5 结论与展望

总的来讲，土壤类型是红壤微生物群落组成的最

主要决定因素，不同施肥制度能够通过改变土壤性质

影响红壤微生物组的结构和功能特征。配施有机肥

能提高土壤微生物活力，加速土壤有机碳周转；同时

还能增加土壤微生物多样性，提高土壤氮磷转化效

率，增强群落的结构和功能稳定性。这些结论有助于

明确如何通过农艺操作和管理土壤微生物组来提高

土壤肥力以及增加农作物产量，为逐步实现种地与养

地相结合的红壤资源可持续利用模式提供实践经验。

从长远来看，我国农业微生物组的研究仍需要遵

循问题导向、需求牵引、顶层设计、学科交叉、创新理

论、强调应用的发展思路，形成具有我国特色的红壤

微生物组理论体系，力争在微生物组结构组成、装配

理论、稳定机制、功能特点，以及农业微生物组资源挖

掘、基于土壤微生物组的产品开发、土壤微生物组与

土壤培肥相互作用等方面取得突破性进展，充分发挥

微生物组在我国红壤资源可持续利用与农业绿色发

展中的作用。未来可重点开展以下研究方向：

（1）改进土壤微生物培养策略。未来要针对纯培

养微生物个体进行耐逆能力、种间或种内互作机制等

研究，因此需要改进对红壤微生物的培养策略，利用

现有基因组数据确定高效分离关键功能微生物的培

养策略，建立红壤微生物资源库。

（2）明确土壤微生物组不同类群的功能特征和驱

动因素。未来的研究可以将土壤微生物的系统发育

信息与特定的土壤生态功能联系起来，结合宏培养策

略和共同生活史策略对微生物进行分类，将有利于理

解和预测农田土壤中诸多生态系统水平上的生物学

过程及其对生态系统的影响。

（3）开发合理调控和高效管理的土壤微生物组产

品和农业措施。针对不同类型的红壤，将宏培养获得

的功能微生物人工装配成具有特定生态功能的微生

物群落，开发能够提高土壤养分循环效率、促进土壤

有机质稳定的合成菌群微生物肥料；同时研究合成微

生物群落的功能特征和驱动因素，优化农业管理措施

促进有益微生物生长并提高其活力，为我国红壤地区

中低产耕地提供有效的改良策略。
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