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土壤食物网调控及其生态功能研究的
困境与思考
张卫信，申智锋，宋博，马子鹤，邵元虎，傅声雷

摘要 土壤食物网精准调控是探究和发挥土壤生物生态功能的关键和难点。综述了已有的

土壤食物网直接和间接调控方法，讨论了土壤食物网生态功能研究现状及面临的困境，如常

用的直接调控措施很难在野外大规模应用；间接调控土壤食物网内在机制复杂，调控效果不

易把控；土壤食物网全图模糊不清，关键类群及其权重难确定；土壤食物网的物质循环与能

流难量化等。提出探索建立土壤食物网及其相关的生态过程的野外监测技术体系，发展简

单易行的野外土壤食物网调控技术，关注土壤食物网的“外延”界面，开展土壤食物网相关的

多尺度多因子和多过程的融合研究等4方面的发展建议。
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植物-土壤食物网的关键联系是生态系统服

务功能的基础[1]。近年来，土壤食物网研究成为研

究热点[2]，特别是在代表性的土壤动物类群（如蚯

蚓、线虫和原生动物等）的多度和/或多样性的全球

分布格局等方面获得突破[3-5]。然而，人们对于驱

动地上-地下生态系统格局形成的关键生态过程，

以及调控这些生态过程的内在机制的研究仍然面

临巨大的挑战。其中最重要的瓶颈之一，就是未能

充分揭示土壤食物网特征的演变规律、驱动力及其

对生态系统的影响。土壤食物网对植物多样性和

生产力的响应与反馈研究已成为生态学、地学和农

学等多学科领域的前沿[2,6-7]。

土壤食物网是物质和能量传递的重要载体，但

不仅是“分解者”，它可以通过多种途径影响植物生

产力[2]。土壤食物网研究的重要性，主要体现在 2
方面。其一，土壤食物网结构复杂，多样性高，是研

究生态系统结构与功能关系的绝佳实验平台。土

壤食物网若失衡，土传病害往往比较严重；土壤食

物网的变化，也可能是生态系统演替的动力[8]。其

二，土壤食物网及土壤生物是巨大的生物资源宝
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库，尤其是生物间复杂的互作关系，蕴含无穷的“启

示”可造福于人类。例如，CRISPR基因编辑技术就

是基于细菌对病毒的免疫机制而发明的[9]。可见，

探究土壤食物网调控机制，不仅是解决技术瓶颈问

题，还蕴含着大量的理论创新的机会。

实现对土壤生物生态功能的可预测的理解是

发挥土壤生物积极作用的重要基础[10]。但是，如何

实现土壤食物网的精准调控，充分发挥土壤食物网

的生态系统服务功能仍任重道远[11]。主要面临3方
面的挑战：（1）如何在野外调控土壤食物网；（2）
如何确定土壤食物网和植物群落内部及其之间的

“联系”；（3）如何揭示土壤食物网及其主导的生态

过程的时空格局？本文综述已有的土壤食物网调

控方法，并讨论土壤食物网生态功能研究现状及面

临的困境，最后提出初步的展望和思考。

1 土壤食物网调控方法

不同土壤生物类群对各种生物和非生物因素

的响应既有同一性也有特殊性，这为调控土壤食物

网提供了机会。随着医学、农学和食品科学的发

展，出现了各种灭菌和病虫害防治的方法。这些基

于物理、化学和生物的方法丰富了土壤食物网的调

控手段。

1.1 土壤食物网的直接调控

按调控手段大概可以分为 5类（表 1）。（1）物

理杀灭法。主要包括湿热高压灭菌法、伽马射线灭

菌法、紫外线灭菌法、微波灭菌法和低温等离子体

灭菌法等。（2）化学杀灭（抑制）法。主要包括化学

杀菌杀（驱）虫法，以及有机药物的熏蒸法。（3）土

壤（生物）梯度稀释法。（4）过滤法。（5）接种法。

表1 代表性的土壤食物网直接调控方法

调控方法

物理

杀灭法

化学杀灭

（抑制）法

梯度

稀释法

过滤法

接种法

举例

湿热高压灭菌

法

伽马射线灭菌

法

紫外线灭菌法

微波灭菌法

低温等离子体

灭菌法

化 学 杀 菌 杀

（驱）虫剂

氯仿熏蒸法

环氧乙烷熏蒸

法

土壤稀释法

膜过滤法

杀灭-接种法

提取-接种法

驱离-接种法

适用情形

实验室

实验室，车间内较

大规模灭菌

实验室

实验室

实验室，车间内较

大规模灭菌

实验室，野外小规

模控制实验

实验室，设施农业

实验室

实验室

实验室

实验室

实验室

实验室或野外

优点

简便、高效、经济

几乎不产生有毒物

质

简便、经济

对土壤理化影响较

小

高效，不产生高温高

压

高效，有一定的针对

性

高效

高效

近自然，方便控制生

物多样性梯度

方便调控土壤微食

物网

针对性强

近自然，方便调控中

小型土壤动物

方便调控大型土壤

动物

局限性

会改变土壤理化性质，部分土

壤生物未被杀灭，需多轮灭菌效

果才好；会产生少量有毒物质

对土壤理化有影响，如，常提

高土壤磷和铵态氮含量

灭菌效果差，尤其是无法对土

壤内部灭菌

对某些土壤生物影响弱；温度

较高

等离子体发射设备仍待优化；

未见用于土壤灭菌，需尝试

野外效果难持久，污染环境

污染环境

灭菌后需反复通风去除残留

气体，污染环境

歧视稀有物种

效率低，只能在实验室开展

改变土壤环境，接种效果不确

定性大

效率低，不方便大规模实施

难操作，处理效果难维持
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物理和化学灭菌法多属于伤害性调控措施，干

扰大，往往会带来其他不确定性因素。其中，实验

室常用的物理杀灭法是湿热高压灭菌法和伽马射

线灭菌法[12]。湿热高压灭菌法方便、廉价，是最常

用的方法，特别是当进行 2轮以上灭菌时灭菌效果

最佳[13]。但是，湿热高压灭菌法对土壤理化及团聚

体结构的影响明显，且可能伴随少量有毒物质的产

生；相比起来，伽马射线灭菌法更有优势。《Soil Bi⁃
ology & Biochemistry》第 1卷第 1期就专门报道了

伽马射线灭菌技术在植物-土壤-微生物关系研究

中的应用[14]。伽马射线灭菌法对土壤性质的改变

较小，且未发现产生有毒物质，但不同生物对辐射

剂量的敏感性及对辐射的响应时间有所不同，故其

具体辐射操作需做针对性的调整[14-15]。紫外线灭

菌法因为难以影响到土壤内部，作用有限[16]。微波

灭菌法虽然也被用于抑制土传病害，但有土壤温度

升高及灭菌不彻底等问题[12,17]。低温等离子体灭菌

法是新兴的值得关注的技术。它可以在常温下获

得很好的灭菌效果，且辐射泄露的风险很小，在医

学上的应用日益广泛[18-19]；但是，尚未见应用于土

壤食物网调控研究。化学灭菌法则面临着污染环

境和/或在野外容易失效等困扰[20-23]。

梯度稀释法、接种法和过滤法等属于非伤害性

调控措施。其好处是一般不会明显改变土壤的理

化性质，但有时候也需要与物理和化学灭菌法配合

使用。通过土壤梯度稀释，可以构建不同生物多样

性水平的土壤系统，进而探究生物多样性与生态功

能和过程的关系[24]。但梯度稀释法一般未包括大

型土壤动物，同时也在客观上“歧视”稀有种。过滤

法则通过不同孔径的膜将目标土壤生物去除[25]，多

用于对土壤微食物网的调控。灭菌后重新接种各

种土壤生物，是常规的研究土壤生物生态功能的方

法[26]；通过干湿漏斗提取（分离）中小型土壤动物，

再重新接种，可以很好地探究中小型土壤的生态功

能，但目前却未见有相关文献；通过电击法驱除蚯

蚓、物理隔离蚂蚁，或以陷阱法驱除地表活动的土

壤动物等，可以在野外开展大型土壤动物控制实

验[27-28]。当然，这些野外调控方法也面临很大的不

确定性，如，物理隔离蚂蚁时可能实际隔离的是所

有的地表活动强的节肢动物；而电击蚯蚓时，很难

达到理想效果，因为有些蚯蚓对电击法并不敏

感[29-30]。

1.2 土壤食物网的间接调控

所有能影响土壤生物种群动态和群落结构的

因素都是潜在的土壤食物网的调控手段。土壤食

物网间接调控可以分为生物调控和非生物调控 2
大类，大概可以分为 6小类（表 2）。（1）生物互作调

控法。如植物通过资源输入、化感作用影响土壤食

物网[31-33]；又如植物可以通过分泌几丁质酶抑制病

虫害[34]，或通过芸苔属植物产生的硫代葡萄糖苷进

行生物熏蒸来抑制土传病虫害[35]；蚯蚓以及蚯蚓与

植物的互作还可能改变其他土壤动物和微生物群

落结构[32,36]。（2）有机底物调控。主要指各种不同

质量（如不同碳氮比、木质素含量等）的有机质的输

入对土壤食物网的影响[37]。（3）无机底物调控。例

如施化肥可改变蚯蚓对植食性线虫的抑制作用[38]；

钠盐可促进土壤食物网中的凋落物分解者的活

动[39-41]；凋落物的钙含量可影响正蚓科蚯蚓种群大

小[42]；其他基质如生物炭可能影响土壤有机-无机

复合体中的电子传递，进而调控微生物胞外呼吸及

其相关的生态过程[43-44]。（4）控制水热条件。如适

度干旱可提升真菌细菌比[45]，灌溉和冻融变化会改

变土壤食物网结构[46-47]。（5）网袋隔离法。最常用

的是凋落物分解袋法[48-49]。通过不同孔径的尼龙

网袋，限制凋落物与外部环境中土壤动物的交流，

进而探究土壤食物网代表性类群在凋落物分解中

的相对贡献。后面会详细讨论凋落物袋法的改进

思路。（6）综合调控法。如近年来提出的强还原土

壤法，利用了薄膜覆盖和碳源添加，形成高温厌氧

环境杀灭病原菌[50]。

土壤食物网间接调控技术对土壤食物网演变

相关基础研究的依赖十分明显。囿于基础研究的

相对落后，土壤食物网间接调控往往具有更大的不

确定性。但是，随着对土壤食物网演变机制的逐步

解析，其调控的针对性会不断提高。而且，多数土

壤食物网间接调控措施适合在野外大规模实施，这

是前述的直接调控措施所没有的优势。
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2 土壤食物网生态功能研究现状

土壤食物网在生态系统物质循环、能量传递，

以及地上-地下系统内部生态平衡的维持等方面

发挥着关键性的作用。但是，土壤食物网生态功能

的量化研究滞后严重。其困境至少包括下面 3方
面。

2.1 土壤食物网全图难绘制

首先，有哪些生物很难确定。土壤食物网物种

组成复杂，传统的基于形态学的分类工作耗时耗

力，效率低下，且面临严重的人员短缺。基于分子

生物学的分类技术为开展大规模的土壤动物鉴定

工作提供了机会，但是将分子生物学技术与传统的

形态分类学有机结合，以获得准确的土壤动物的物

种组成、多度和生物量数据，仍未见实质性突破。

当前面临的挑战至少有 3点。其一，土壤动物

的形态分类数据库和DNA数据库的同步建设进展

缓慢。其二，生物残体DNA带来的不确定性和机

遇。DNA测序时如何区分土壤中生物残体的DNA
和生物活体的DNA？残体DNA可能会干扰（或辅

助）土壤食物网互作关系的分析？一方面，区分活

体DNA和残体DNA可以更准确地了解现存的土壤

生物群落特征。通过添加光敏性材料叠氮溴化丙

锭（propidium monoazide, PMA），可与细胞膜受损

的细胞的 DNA 结合，进而在聚合酶链式反应

（PCR）过程中将生物残体 DNA排除在外，以减少

残体DNA对活体微生物群落特征分析的干扰[51-55]。

不过，PMA法是否能区分出生物残体中细胞膜仍

然完整的细胞中的DNA尚不明确。另一方面，土

壤残体DNA的存在也为探究历史的土壤生物群落

特征提供了重要契机。例如，Bienert等通过建立法

国阿尔卑斯山已知蚯蚓种类的核糖体DNA的参考

数据库，设计针对性的引物分析土壤胞外DNA，成
功地揭示了所研究样地现有的蚯蚓群落种类组

成[56]。并且，在某些特殊的生境中，残体DNA分析

可以反映很古老的生物区系信息。Lammers等通

表2 代表性的土壤食物网间接调控方法

调控方法

生物互作调控法

有机底物调控

无机底物调控

控制水热条件

网袋隔离法

综合调控法

举例

植物资源诱导

植物化感作用

植物抗病虫性

土壤生物互作

不同质量的

有机物的影响

钠盐的影响

钙的影响

化肥影响

其他基质如

生物炭的影响

干湿、冻融交替影

响

凋落物分解袋法

强还原土壤法

适用情形

实验室或野外

实验室或野外

实验室或野外

实验室或野外

实验室或野外

实验室或野外

实验室或野外

实验室或野外

实验室或野外

实验室

或野外

实验室

或野外

设施农业，大田

优点

影响持久

其作用机制蕴含理

论创新契机

针对性较强

其作用机制蕴含理

论创新契机

好操作

促进土壤动物中的

分解者类群

好操作

好操作

好操作

影响范围大

高效，经济

高效，经济

局限性

作用机制复杂，针对性差

针对性差，效应不易与其

他因素区分

效应易受其他因素干扰

互作机制复杂，针对性差

针对性差，对大型、中型

和小型土壤动物的影响差

别大

其效应有剂量依赖

仅对部分蚯蚓有影响

效应不一致，规律性差

正负效应都可能出现，不

确定大

针对性差，且土壤生物以

外的因素也在变化

改变袋内微气候，“歧视”

活动力弱的土壤动物

可能杀灭有益土壤生物

参考文献

[32]、[33]
[31]

[34]、[35]
[32]、[36]

[37]

[39]~[41]
[42]

[38]、[51]
[43]、[44]

[45]~[47]

[48]、[49]
[50]

55



科技导报2022，40（3）www.kjdb.org

过分析北极湖泊沉积物中的残体 DNA，发现在

1000~23000 cal. a BP期间有明显的线蚓和/或蚯蚓

的活动[57]。其三，目前土壤食物网不同类群的受关

注程度很不均衡。土壤原生动物和土壤病毒在土

壤食物网中的地位值得关注[58-59]。

其次，土壤食物网内生物之间的关系难确定。

原因大体有 2点。其一，基于数量或生物量的网络

分析所揭示的相关关系多大程度上属于因果关系？

如何区分相关关系和因果关系？如何借助于同位

素示踪技术和中性脂肪酸图谱分析等确定土壤食

物网内的因果关系？这些问题都亟待解决。其二，

土壤食物网内存在大量的“杂食者”[60]。怎么确定

这些跨越多个能流通道的取食行为及其相对贡献？

其三，土壤食物网内的复杂互作过程可能掩盖了某

些土壤生物间的联系（图 1）。至少有 3种互作关系

难厘清[61]：（1）同一过程同时产生了正负效应。如

线虫活动对微生物群落的取食过程会降低微生物

生物量，但同时又可能通过接种效应而促进微生物

的繁衍[62]。（2）不同过程的正负效应相互抵消。如

捕食性线虫对食细菌线虫的下行效应可能与细菌

对食细菌线虫的上行效应相抵消，造成食细菌线虫

与细菌和/或捕食性线虫没有明显关系的假象。

（3）碳和养分在小范围内近乎闭合的循环。这种

相对闭合的物质和能量循环，给量化研究土壤食物

网在物质循环和能量流动中的作用带来很大的困

扰。不了解土壤食物网内的互作关系，可能找错

“关键生物”，难以构建真实可信的食物链或食物

网，以至于在实验室构建的食物链或食物网非常不

完整，甚至在自然界完全不存在。

最后，土壤食物网内部及其与植物和无机世界

的信号交流难了解。土壤食物网不仅是“取食-被
取食”关系，还有“识别”“应激反应”“适应”和“反

馈”等复杂过程[63]；土壤食物网与植物也不仅仅是

碳和养分的交换关系，还有复杂的互作（如促生菌、

病虫害应激反应）[64]；土壤食物网与有机残体及无

机矿物间的交流（如电子传递）可能是理解土壤生

物所调控生态过程的机制的重要切入点。

2.2 土壤食物网的关键类群及其权重难确定

首先，关键土壤生物类群难确定。土壤食物网

中有冗余种么？最近的一项研究发现少数几个细

菌类群就消耗了流向细菌群落的碳通量的 45%~
57%[65]。说明从土壤碳循环的角度，优势种微生物

的贡献是特别明显的，但是否可以说存在大量的冗

余种仍需要更多的数据支持。另外，冗余种的判断

需要针对特定的生态过程（如植物生产力），一个物

种在某个生态过程中未起明显作用，却可能在其他

生态过程中起关键作用。最近的一项基于长期农

田定位站的研究揭示了关键微生物群落与小麦产

量的关联[66]。土壤动物的某些类群是否也可能是

某个生态系统生产力的关键生物？虽然，有整合分

析研究认为蚯蚓的存在可使作物产量平均提高

25%[67]，但蚯蚓并不一定是真正的调控作物产量的

关键生物。

其次，衡量标准难制定。各生物类群的贡献权

重，尤其是非生物量依赖或非多度依赖的间接作用

如何衡量？没有合适的准则。其中一个重要原因

应该是 r对策和K对策的生物各有优势及局限。一

方面，即使给定时间段内总的生物量累积量相同，

数量多的生物对易利用资源或其他环境因素的改

变的响应更快，但是资源利用效率更低。另一方

面，数量相对少的生物（如多细胞生物，复杂的较高

等的土壤动物）虽然对易利用资源的响应稍慢，但

是它们“挖掘”较难利用资源的能力更强。所以，如

果不考虑冗余种，生态系统内的不同生物类群各有

（a）同一过程的正负效应；（b）不同过程的正负效应相互抵消；

（c）碳和养分在小范围内的近乎闭合循环

图1 3类典型的土壤食物网互作关系概念图

（a） （b）

（c）
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所能，都有可能是生态系统正常运行的关键生物，

如果按其主导的能流大小（或其他特定过程）来判

定其重要性，似乎都有些偏颇。可见，理论上，如果

能兼顾考虑土壤生物的不同角色，可以更好地量化

给定土壤生物或整个土壤食物网的贡献。但是，这

同样存在一个不同生态功能的相对重要性的赋值

难题，即土壤食物网对生态系统多功能性的贡献难

量化。Liu等综合运用线性混合效应模型（Linear
mixed-effect model, LMM）和结构方程模型，探究了

蚯蚓对土壤生态系统多功能性的可能影响机制[68]。

但是，总的来看，如何将不同尺度的生物类群在食

物网中的相对重要性以及将不同的生态功能的相

对贡献在一个统一的框架内表达仍任重道远。

2.3 土壤食物网物质循环和能流难量化

2.3.1 给定时间内累积生物量难量化

现有研究或者局限于对即时生物量和数量的

探讨，或者计算累积生物量时所用的关键参数不准

确。然而正是这些不准确的关键参数的变化，最能

反映土壤食物网特征及其相关生态功能的变化规

律。这一缺陷对于土壤动物尤其明显。土壤动物

的同化效率、生长效率和死亡速率等常靠估计[69]，

自然也不清楚土壤动物种群（群落）的周转速率。

如此一来，无法计算单位时间内各主要土壤生物类

群的累积生物量和累积呼吸量，进而计算单位时间

内各能流通道的累积量生物量和累积呼吸量等。

当然，同位素示踪法的应用在测定微生物生长

速率方面已经发挥了重要作用。利用放射性同位

素示踪法可以估算微生物生长速率。如通过氚标

记胸苷掺入 DNA法和 14C标记亮氨酸掺入蛋白质

法可测定细菌生长速率[70-72]；通过 14C标记乙酸掺入

麦角固醇法可测定真菌生长速率[73]。稳定同位素

示踪法的应用也很广泛。如 13C标记的简单碳源可

以很方便地估算细菌在不同底物培养下的生长速

率[74]；而H2
18O示踪技术因为可以避免微生物的底

物偏好带来的不确定，可能比碳同位素标记更适合

用于估算微生物的生长速率[75-76]。

再者，要估算土壤生物生物量积累量，除需了

解生长速率外，单位时间内土壤生物的种群周转速

率也很重要；如果再考虑捕食者带走的生物量，技

术会更加的复杂。世代周转数的估算离不开对死

亡的土壤生物残体的分解过程的监测。同位素示

踪法也被用于估算微生物残体的周转[77]；细菌和真

菌残体的量一定程度上可以用其特征氨基糖的含

量来表征[78]。但是，土壤动物各主要类群的死亡残

体是否有特征生物标志物？仍不得而知。今后需

要加快建立土壤动物生长速率、死亡残体的周转速

率和种群周转速率的时空变化格局等基础数据库。

2.3.2 量化土壤食物网在有机质分解过程中的作

用：凋落物分解袋法的改进

网袋隔离法经常用于研究土壤生物对凋落物

分解的贡献，但存在 3个天然的缺陷：改变了网袋

内外的水热环境；只能评估有较强迁移能力的大中

型土壤动物的作用；大中型土壤动物能够进入相应

网孔大小的网袋并不意味着一定会进入这些网袋，

所以，凋落物分解袋法有很大的盲目性，需要很好

地结合凋落物中土壤动物群落的演变数据来综合

判断其在凋落物分解中的作用。

可以考虑进行 2方面的改进。其一，将平面的

凋落物分解袋改为立体的凋落物分解笼（图 2）。

不同孔径的凋落物分解袋阻隔了不同体型大小的

土壤动物，但也改变了网袋内的微环境，无法很好

地量化土壤动物群落改变对凋落物分解过程的作

用。分解笼较大的椎体空间可减少因尼龙网阻隔

造成的网内的水热条件变化。分解笼的底面网孔

直径可以设为 0.48 μm，侧面网孔直径分为 3种规

格，即 7 mm、1 mm和 0.48 μm，分别对应（1）允许

所有土壤动物进入分解笼，（2）阻止大型土壤动物

进入分解笼，（3）阻止大中型土壤动物进入分解笼

等3类土壤动物群落处理[79-80]。

其二，在开展凋落物分解袋实验的同时，用标

准底物评估土壤动物对有机质分解过程的作用。

考虑将传统的评估土壤动物活动的饵针法[81]和微

生物代谢研究所用的Biolog法[82]结合起来。应用多

类代表性的标准底物或用给定生境的各种潜在食

物去“探测”不同土壤生物类群的作用。迫切需要

克服的困难有：如何判断哪些土壤生物类群“取食”

了哪些饵料？如何开发专一性的生物标记物及其

检测技术？
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椎体侧面的尼龙网和底部的尼龙网以拉链连接，方便更换不

同网孔大小的侧面尼龙网；椎体底部尼龙网上方的圆圈所示为采

样单元，设置多个采样单元，可方便进行多目的采样；若需严格控

制土壤动物的迁入迁出，考虑以凡士林封闭拉链空隙，具体效果待

验证。

图2 用于评估不同土壤动物类群对凋落物分解的

影响的分解笼示意

综上所述，土壤食物网调控及其生态功能研究

的现状为：（1）缺少大尺度的土壤食物网现状的系

统研究；（2）土壤动物的研究落后于土壤微生物相

关研究；（3）很少探究土壤动物食性、肠道微生物

及粪粒等与其生态功能密切相关的特征；（4）野外

控制实验非常少，对土壤食物网生态功能认识“模

糊”。总之，远未实现对土壤食物网的精准调控，更

毋论实现对生态系统关键过程进行精准调控。

3 思考与展望

尽管困难很多，近年来土壤食物网相关研究已

经表现出向好的发展态势。主要体现在 3个转变：

（1）从分散的土壤生物群落的点上调查向较大时

空尺度的面上调查和大样地的长期定点观测转变；

（2）从关注典型生物群落向关注整个土壤食物网

的特征和功能转变；（3）从单纯的野外调查向野外

调查与较大尺度的控制实验及整体性研究方法相

结合的转变。随着脂肪酸图谱、同位素示踪、宏基

因组和网络分析等技术手段的快速发展和融

合[83-84]，当代“地下工作者”比前辈更有机会揭示并

调控土壤食物网的生态系统服务功能。但是如何

实现从单纯的土壤食物网特征研究向关注土壤食

物网主导的生态过程的时空格局研究的转变，进而

实现在生态系统及区域尺度上的土壤食物网的精

准调控仍任重道远。但唯有如此，才可能使土壤食

物网研究真正的“接地气”，进而在可持续农业及

“碳中和”等国家战略中做出积极的贡献。以下 4
方面研究值得重视。

3.1 探索建立土壤食物网及其相关的生态过程的

野外监测技术体系

通过在野外对各类主要生态系统类型的系统

性监测，揭示土壤食物网特征及与其紧密相关的生

态过程的时空变化规律，是因地制宜地调控和构建

土壤食物网的重要基础。可从以下几方面入手。

（1）充分借鉴已有的监测手段。如可以用视窗扫

描，近地面雷达扫描等监测土壤结构、细根分布、大

型土壤动物活动等。（2）注意将“地下”监测与地面

的遥感等大尺度监测数据相匹配。（3）发展土壤微

生物和土壤动物等活动的原位观测技术。如探索

针对性的生物标记物，开发感知或反映微生物和土

壤动物活动的传感器等。（4）土壤食物网监测需要

与关键生态过程监测同步。理想中的状态，是在实

现自动化全天候多参数或过程的连续监测的基础

上，迎来土壤食物网监测的大数据时代。

3.2 发展简单易行的野外土壤食物网调控技术

要实现野外的大规模的土壤食物网调控，必须

化繁就简。以农田土壤食物网为例，有 3个“牵一

发而动全身”的调控支点（图 3）。（1）耕作强度，包

括传统耕作和保护性耕作；（2）资源输入，包括秸

杆还田，施有机肥和化肥；（3）关键土壤生物，如代

表性的“生态系统工程师”——蚯蚓，以及与作物养

分吸收及抗逆性紧密相关的菌根真菌。有机质分

解和养分矿化面临物理的、化学的、生物的障碍，如

何解除它们，是可持续农业的着力点[85]。理论上，

通过对上述 3个支点的调控有机会解除上述障碍。

我们认为，判定障碍解除的标准就是要找到并维持

以细菌为基础的土壤食物网与以真菌为基础的土

壤食物网间的特定平衡。若细菌能流通道过强，则

物质循环过快，生态系统活力“过热”，资源处于快

速消耗状态；即时生产力虽高，但资源利用效率低，
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可持续性差。相反，若真菌能流通道过强，则物质

循环过慢，生态系统活力“偏冷”，资源处于持续积

累状态；即时生产力过低，但资源利用效率高，可持

续性好。

20世纪 50年代，任继周在甘肃天祝高山草原

生态系统试验站的研究发现，该地的高山草毡厚达

20 cm，通气透水性不好，草长得很差；但是用燕尾

犁划破草皮后，草场的生产力明显提高[86-87]。这一

现象可能是划破草皮抑制了原来的以真菌为基础

的食物网的相对优势，促进了以细菌为基础的食物

网所致。

3.3 关注土壤食物网的“外延”界面

深入理解土壤食物网的生态功能，不仅需要关

注传统意义上的基于取食关系形成的食物网，还得

关注其“辐射”效应，即“影子土壤食物网”，如肠

道-粪便，洞穴等界面的生态过程，是土壤食物网

影响生产力的重要途径。例如蚯蚓及蚯蚓活动形

成的蚓触圈对土壤结构和生态过程有深远的影响

（图 4）[88]。另外，将活体土壤生物与土壤生物死亡

后的残体综合起来考虑，可以更清晰地了解土壤生

物的互作关系。例如，可以从脂肪酸组成和氨基糖

组成的变化找土壤食物网内部及其与植物互作的

线索[78]。

3.4 多尺度多因子和多过程的融合

土壤食物网生态功能要真正在农林业生产实

践中发挥作用，面临 3方面挑战：（1）尺度推绎，

（2）多学科融合发展，（3）多过程的效应解析。即

使在国外，土壤食物网调控研究的尺度仍然偏小，

且考虑的因子单一。例如，Bender和 van der Hei⁃
jden建立了 16个小型实验系统（直径 59 cm，高 80
cm），主要关注原生动物、菌根真菌和细菌，未考虑

大型土壤动物的贡献；该实验系统偏小，且持续时

间偏短（2年）；同时也未监测气体氮（N2和N2O）损

失等重要的生态过程[89]。

在大田尺度上建立全土壤剖面的植物-土壤-
土壤生物互作的“空-地-土”连续观测系统，并同

时考虑气象条件和大气污染等因素的影响，进而结

合较大规模的作物-土壤食物网关系的面上调查

和作物生产力和水热条件遥感监测，是实现在区域

尺度上理解土壤食物网在可持续农林业中贡献的

必由之路（图5）。

4 结论

土壤食物网的直接调控措施虽然有很大的局

限性，但仍是探究土壤食物网内外的生物和非生物

互作关系的重要手段，进而为建立简单易行的野外

土壤食物网精准调控技术体系奠定基础，同时为土

壤生态学的基础理论创新提供契机。对土壤食物

网本身，土壤食物网“外延”界面，土壤食物网相关

图3 农田土壤食物网调控的着力点及关键的“平衡”

（a） 南美岸蚓及其钙腺分泌的结晶；（b）室内培养时蚯蚓活动产

生的蚓道；（c）土表的蚓粪；（d）土内的蚓粪

图4 蚯蚓及蚯蚓活动形成的部分蚓触圈
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注：土壤食物网拓扑结构图引自Digel等的研究成果[90]

图5 土壤食物网调控生态系统生产力和

稳定性研究概念图

的生态过程等开展野外长期观测和多尺度-多因

子-多过程的融合研究，是揭示土壤食物网特征并

发挥其生态服务功能的重要途径。
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Soil food web manipulation and ecological functions: Challenges and

perspectives

AbstractAbstract Precision manipulation of soil food web is a critical point for exploring and enhancing the ecological functions of soil
biota. In this study, we outline the current approaches to soil food web manipulation, discuss the present status and challenges of
studies on the ecological functions of soil food web. The direct manipulation methods are limited in field application.
Alternatively, soil food web could be indirectly manipulated but the manipulation consequences are likely not consistent due to
the complexity of interactions. The figure of soil food web is still vague; the key stone taxa of soil food web and their contribution
weights are difficult to be recognized; and finally the material cycling and energy flow in soil food web are not fully quantified.
We suggest to explore the solutions from four dimensions: 1) developing field technique systems for monitoring both soil food web
and related ecological processes; 2) developing simple and practicable techniques for field manipulation of soil food web; 3)
focusing on the soil food web-sphere; 4) performing soil food web-related integrated studies of multiple scales, multiple factors
and multiple processes.
KeywordsKeywords precision manipulation of soil biota; field manipulation experiment; soil biota monitoring; internal balance of soil
food web; ecological process ●
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