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摘 要：【目的】黑土区是全球重要的粮食生产基地，其土壤健康状况直接影响世界粮食安全与

生态稳定，对农业绿色发展和人类健康具有重要的战略意义。近年来，随着微生物组研究手段的

快速迭代，土壤微生物在黑土可持续利用与健康培育中的关键作用日益受到重视，本研

究旨在对黑土微生物的研究现状与发展趋势进行系统总结。【方法】基于文献计量学方法，采用

“bibliometrix” R 包和 VOSviewer 软件对黑土微生物相关文献进行定量分析，并结合人工判读对

Web of Science 核心数据库 2014−2024 年黑土微生物相关文献的摘要内容进行分析。【结果】黑土

微生物研究在 2021 年后呈暴发式增长，中国、俄罗斯和美国发文量最多，主要发文机构为中国

科学院、中国科学院大学、东北农业大学、黑龙江省农业科学院和中国农业科学院等，相关成果

主要发表于 Applied Soil Ecology、Soil Biology & Biochemistry 和 Eurasian Soil Science 等期刊。当前

黑土微生物研究集中在微生物网络、生物炭应用、根际微生态等领域，主要关注微生物在土壤肥

力调控、环境修复、土壤改良、气候变化响应及耕作制度优化中的作用，以及微生物与土壤团聚

体、土壤理化性质、酶活性等环境因子的相互作用，正逐步向深层机制解析方向发展。【结论】

近 10 年来，全球黑土微生物研究快速发展，当前聚焦于微生物在黑土培肥和可持续利用中的作

用，未来应整合微生物组学及宏基因组、宏转录组、宏代谢组等前沿技术，多角度深入解析微生

物群落的分布、功能及调控机制，从而为实现黑土资源的可持续利用与健康提升提供坚实的理论

与技术支持。
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Abstract: [Objective] Black soil regions are globally critical for grain production, with their soil 
health directly impacting world food security and ecological stability. These regions hold 
significant strategic importance for sustainable agriculture and human health. In recent years, rapid 
advancements in microbiome research methodologies have highlighted the pivotal role of soil 
microorganisms in the sustainable utilization and health management of black soil. [Methods] To 
systematically summarize the research status and trends in black soil microorganisms, we 
employed “bibliometrix” R package and VOSviewer to conduct bibliometric analysis. We 
quantitatively analyzed the literature from the Web of Science core collection (2014−2024) and 
manually screened the abstracts.[Results] The results revealed a surge in the research on black soil 
microorganisms after 2021, with China, Russia, and the United States being the most prolific 
contributors. Leading institutions included the Chinese Academy of Sciences, University of 
Chinese Academy of Sciences, Northeast Agricultural University, Heilongjiang Academy of 
Agricultural Sciences, and Chinese Academy of Agricultural Sciences. Key findings were 
predominantly published in Applied Soil Ecology, Soil Biology & Biochemistry, and Eurasian Soil 
Science. Current research focuses on microbial networks, biochar applications, and rhizosphere 
microecology, emphasizing the roles of microorganisms in soil fertility regulation, environmental 
remediation, soil improvement, climate change responses, and farming system optimization. 
Studies also explore interactions between microorganisms and environmental factors such as soil 
aggregates, physicochemical properties, and enzyme activities, with a growing shift toward 
mechanism insights. [Conclusion] Over the past decade, research on black soil microbiota has 
rapidly advanced, with current focus on the role of microorganisms in soil fertility enhancement 
and sustainable utilization. Future studies should integrate cutting-edge technologies such as 
microbiomics, metagenomics, metatranscriptomics, and metabolomics to comprehensively analyze 
microbial community distribution, functionality, and regulatory mechanisms. Ultimately, this will 
provide a robust theoretical and technical foundation for the sustainable use and health 
enhancement of black soil resources.
Keywords: black soil conservation; bibliometrics; soil microbial communities; research hotspots; 
soil health
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作为全球最肥沃的土壤资源之一[1]，黑土以

其独特的黑色腐殖质层和高有机质含量著称[2]，

主要分布于美国密西西比河流域、南美洲潘帕

斯草原、乌克兰平原和中国东北平原[3]。尽管黑

土仅占全球耕地面积的 1/6[2]，但其在农业生产

中的地位极为重要：全球 66% 的向日葵、30%

的小麦和 26% 的土豆均产自黑土区[4]。中国东

北黑土区仅以占全国 1/10 的耕地面积[2,5]，贡献

了全国超过 1/4 的粮食产量和超过 1/3 的粮食调

出量，被誉为我国粮食安全的“压舱石”和“稳压

器”[6]。然而，长期不合理利用导致黑土资源严

重退化[7]，表现为土壤有机质含量下降[7]、结构

恶化[8-9]、酸化加剧[10]和污染加重[11]等。此外，

黑土退化不仅改变了土壤的理化性质，还显著

降低了土壤微生物的多样性[12]。

土壤微生物是土壤生态系统功能的重要调

控者，主要通过以下 5 个方面维持土壤健康：

(1) 调控碳循环，既能分解有机质，又能固定二

氧化碳，保持土壤碳库平衡[13-15]；(2) 驱动养分

转化，通过参与碳、氮、磷等元素的生物循环，

提高这些养分的可利用性[16-18]；(3) 改善土壤结

构，通过产生黏性物质促进土壤颗粒团聚，增

强土壤稳定性[19-21]；(4) 净化土壤环境，能够降

解农药和微塑料，降低重金属毒性，并减少抗

生素抗性基因的扩散[22-24]；(5) 增强植物健康，

通过与植物共生帮助植物抵抗干旱、病害等胁

迫[25-27]。正因如此，土壤微生物多样性已成为

衡量土壤健康的重要指标[28]。近年来，高通量

测序技术的发展[28-29]以及分析软件 QIIME 算

法[30]和 mothur 软件的广泛应用[29]，使得土壤微

生物研究更加高效和深入。据统计，2014−2024年，

土壤微生物相关研究在土壤科学领域的发文占

比从 13% 上升到 17%，其中黑土微生物研究增

长尤为迅速，成为国际土壤学研究的热点方向。

高通量测序技术的广泛应用极大地推动了

黑土微生物研究的发展，相关成果在土壤培

肥[31-33]、土壤碳循环[34-36]、环境胁迫响应[37-39]及

土地利用影响[40-42]等领域不断涌现。然而，现

有研究多聚焦于解决特定问题，尚未形成对黑

土微生物领域整体发展态势的系统认知。全面

评估黑土微生物领域的研究现状和发展趋势，

有助于梳理黑土微生物研究的时序演变规律，

并为未来研究方向提供重要参考[43]。传统的文

献综述方法因其覆盖范围有限且主观性较强，

难以实现对该领域的客观而全面的评估[44]，而

文献计量分析能够通过量化指标客观反映研究

领域的发展动态、核心问题及未来趋势[44]。现

有文献计量研究主要对发文量、合作网络和关

键词演进等基础信息进行统计[45]，对文献核心

研究内容的深度挖掘仍然不足。本研究将文献

计量分析与人工判读方法相结合，以 2014−2024 年

Web of Science 核 心 数 据 库 (https://www.

webofscience.com/)中的黑土微生物文献为分析

对象，系统分析黑土微生物领域的文献分布特

征、合作网络、研究热点及核心内容，以期为

未来黑土微生物研究发展方向提供参考。

1　材料与方法　材料与方法

1.1　数据收集

采用高级检索策略 (advanced search)，对

Web of Science (WOS)核心数据库 (https://www.

webofscience.com/) 2014−2024 年黑土微生物相

关文献的关键信息进行收集，分别以“土壤+微

生物” “黑土”及“黑土+微生物”为主题进行文献

检索。“土壤+微生物”主题检索式为 TS=(“soil”) 

AND TS= (microbe* OR bacteria OR bacterium 

OR fungi OR fungus OR “microbial diversity” OR 

“microbial communities” OR “microbial 

community” OR microbiome OR metagenomics 

OR virus OR viruses)。“黑土 ”检索式为：TS=

(“black soil” OR chernozem OR mollisols)。“黑土+

微 生 物 ” 检 索 式 为 ： TS= (“black soil” OR 

chernozem OR mollisols) AND TS=(microbe* OR 

bacteria OR bacterium OR fungi OR fungus OR 

“microbial diversity” OR “microbial communities” 
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OR “microbial community” OR microbiome OR 

metagenomics OR virus OR viruses)。排除 Article 

(研究性论文)和 Review (综述论文)之外的文献信

息后，最终获得土壤微生物相关文献 85 834 篇、

黑土相关文献 3 541 篇及黑土微生物相关文献

511 篇。对黑土微生物相关文献以 BibTeX 格式

和 Plain text file 格式导出以供后续分析，导出时

选择“Full Record and Cited References”选项。

1.2　数据处理

本研究主要基于 R 语言(4.4.1)进行统计，运

用“bibliometrix” R 包对近 10 年黑土微生物研究

的发文趋势、学科分布、核心期刊、高被引文

献、关键词进行数据挖掘。合作网络分析主要

采用 VOSviewer (1.6.2)共现网络模块，提取国

家、机构、作者的发文量以及合作频次数据，

结合 Gephi 和“ggplot2” R 包进行数据可视化。

此外，采用人工统计的方法对 511 篇相关文献

摘要进行系统梳理，从研究背景、研究内容和

研究指标 3 个维度进行分类统计。研究设定国

家、机构和作者发文量阈值大于 5 篇为主要国

家、机构和作者，选取出现频次大于 7 次的关

键词为主要关键词，并将实验年限超过 10 年的

定位试验田确定为长期定位试验田。

基于关键词的时间序列分析可有效揭示黑

土微生物研究领域近 10 年的热点演进轨迹[46]，

其计算如公式(1)−(4)所示。
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式中：fyears 表示某关键词在特定年份样本文献中

出现的频次，Nyears 为对应年份的样本文献的数

量，Fyears 是某关键词某段时间内的标准化累计

频次，即该时间段内每 1 000 篇论文中出现该关

键词的文献平均数量，其中 F2014−2018 和 F2019−2024

是 2014−2018 年和 2019−2024 年某关键词的标

准化累计频次。

2　结果与分析　结果与分析

2.1　2014−2024 年土壤微生物、黑土和

黑土微生物研究发文量趋势与学科分布

图 1 为 2014−2024 年全球土壤微生物、黑

土及黑土微生物研究的发文趋势与学科分布特

征。近 10 年，土壤微生物研究发文量呈线性增

长趋势，而黑土及黑土微生物研究则呈现波动

上升态势，可划分为 3 个发展阶段：发展期

(2014−2017 年)、波动上升期(2018−2021 年)和稳

定增长期(2022−2024 年)。土壤微生物研究发文

量于 2021 年趋于稳定，而黑土及黑土微生物研

究则延续至 2022 年进入平稳期，这一时序差异

表明黑土微生物领域具有更强的增长潜力。

2014−2024 年间，黑土微生物研究在土壤微生物

领域的年发文量占比从 0.40% 增长至 0.79%，其

中 2023 年达到峰值 0.84%，但其占比与其黑土

在全球农业生产中的重要性严重不匹配，黑土

微生物相关研究远远滞后于土壤微生物研究。

同时，黑土微生物研究在黑土领域的年发文量

占比从 2014 年的 10.12% 持续增长至 2024 年的

15.24%，表明黑土微生物领域在黑土研究中越

来越受到重视。

图 1A 环形图显示，土壤微生物研究、黑土

及黑土微生物研究在发文量排名前 10 的学科分

类中具有高度一致性。其中，土壤微生物研究

的前 3 大学科为 Environmental sciences (环境科

学，26%)、Microbiology (微生物学，19%)和

Soil science (土壤科学，15%)；而黑土微生物研

究 同 样 以 Soil science ( 土 壤 科 学 ， 39%)、
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图1　土壤微生物、黑土与黑土微生物领域发文量与学科分布对比。A：土壤微生物与黑土微生物领域发
文量与学科分布对比；B：黑土与黑土微生物领域发文量与学科分布对比。柱状图为黑土微生物研究发文
量，折线图为土壤微生物和黑土研究发文量，环形图内环为黑土微生物研究学科分布，外环为土壤微生
物和黑土研究学科分布。
Figure 1　Comparison of publication volume and disciplinary distribution in the fields of soil microorganisms, 

black soil, and black soil microorganisms. A: Comparison of publication volume and disciplinary distribution 

between soil microorganisms and black soil microorganisms; B: Comparison of publication volume and 

disciplinary distribution between black soil and black soil microorganisms. Column chart represents publication 

volume of black soil microorganism research, line chart represents publication volume of soil microorganisms 

and black soil research, inner ring of doughnut chart shows disciplinary distribution of black soil microorganism 

research, outer ring shows disciplinary distribution of soil microorganisms and black soil research.
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Environmental sciences ( 环 境 科 学 ， 29%)、

Microbiology (微生物学，12%)为主。土壤微

生 物 研 究 还 分 布 在 Biotechnology applied 

microbiology (生物技术应用微生物学，7%)和

Biochemistry molecular biology (生物化学和分子

生物学，3%)领域，而黑土微生物研究则在

Agriculture multidisciplinary (农业多学科，5%)和

Water resources (水资源，3%)领域研究较多。这

一学科分布特征表明，土壤微生物研究更侧重

环境管理与生物技术应用，而黑土微生物研究

则更聚焦于土壤科学及其在农业与水资源中的

应用。

图 1B 环形图显示，黑土与黑土微生物研究

在前 10 学科分类中具有高度一致性，前两大学科分

类均为 Soil science (土壤科学)和 Environmental 

sciences ( 环 境 科 学)。 其 中 ， 黑 土 研 究 在

Geoscience multidisciplinary (地球科学多学科，

8%)和 Engineering studies (工程学研究，4%)领

域具有独特性，而黑土微生物则在 Microbiology 

(微生物学，12%)和 Engineering environmental 

(环境工程，4%)领域研究较多。这一学科分布

进一步表明，黑土研究更侧重于地球科学与工

程学，而黑土微生物研究则更关注微生物学与

环境工程应用。

2.2　2014−2024 年黑土微生物研究主要

国家、机构、作者发文量及合作研究

现状

黑土微生物领域发文量排名前 15 的国家分

布情况如图 2A 所示。中国以 352 篇的发文量位

居首位，俄罗斯以 73 篇位列第 2，其余国家依

次为美国(33 篇)、加拿大(24 篇)、德国(16 篇)和

澳大利亚(13 篇)等。图 2B 的国家合作网络分析

显示，黑土微生物研究形成了以中国为核心的

合作网络，中国与美国、加拿大、澳大利亚、

新西兰等国的合作研究较多。

如图 2C 所示，发文量前 5 的机构为：

Chinese Academy of Sciences (中国科学院，157篇)、

University of Chinese Academy of Sciences (中国

科 学 院 大 学 ， 66 篇)、 Northeast Agricultural 

University (东北农业大学，53 篇)、Heilongjiang 

Academy of Agricultural Sciences (黑龙江省农业

科学院，42 篇)和 Chinese Academy of Agricultural 

Sciences (中国农业科学院，36 篇)。图 2D 的机

构合作网络分析显示， Chinese Academy of 

Sciences ( 中国科学院)、 University of Chinese 

Academy of Sciences (中国科学院大学)、Chinese 

Academy of Agricultural Sciences (中国农业科学院)、

Heilongjiang Academy of Agricultural Sciences (黑

龙江省农业科学院)、Jilin Academy of Agricultural 

Sciences (吉林省农业科学院)、China Agricultural 

University (中国农业大学)等科研机构间合作

较多。

图 2E 展示了黑土微生物领域发文量排名前

15 的作者分布。发文量排名前 15 的作者均来自

中国。图 2F 的作者合作网络分析显示，该领域

作者合作呈现整体分散、局部集中的特征。其

中，以 Wang Guanghua (王光华，连接强度 224)

为中心的团队和以 Wei Dan (魏丹，连接强度

118)为核心的团队构成了主要的合作网络。

2.3　2014−2024 年黑土微生物文章主要

发表期刊分析

图 3A 显示，Applied Soil Ecology 以 38 篇发

文量(占总量的 18.36%)位居首位，Eurasian Soil 

Science 以 34 篇发文量(16.43%)位列第 2，Soil 

Biology Biochemistry 中发表的黑土微生物研究被

引次数最多。基于布拉德福定律[47]，黑土微生

物研究的核心期刊包括 Applied Soil Ecology、

Eurasian Soil Science、Frontiers in Microbiology、

Science of The Total Environment、 Agronomy-

Basel、 Soil Tillage Research 和 Soil Biology 

Biochemistry。

2.4　2014−2024 年黑土微生物关键词演

进趋势分析

基于“bibliometrix” R 包对 2014−2024 年黑
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土微生物研究关键词进行提取与统计分析，并

进行了关键词时间趋势 (term frequency, TF)分

析[46]。在出现频次大于 7 的关键词中，15 个关

键词出现在对角线以上(TF>0)，21 个关键词出

现在对角线以下(TF<0)，呈现相对均衡的分布特

征。结果表明，过去 10 年与黑土微生物相关的

“Black soil” “Microbial community” “Soil”等核心

主题保持相对稳定(TF 在−0.08−0.14 之间)，其出

现频次随时间呈显著上升趋势(图 4)。

在 36 个关键词中，5 个关键词研究热度呈显

著上升(TF>0.4)，3 个关键词研究热度随着时间推

移呈衰减趋势(TF<−0.4)。“Co-occurrence network 

(共现网络)” “Biochar (生物炭)” “Rhizosphere (根

际)”等关键词在 2016 年、2017 年、2019 年之前

几乎未出现，但近年来出现频次显著增多，对

应的 TF 值趋近于 1，已逐渐成为研究热点。此

外，“Pyrosequencing (焦磷酸测序)”在 2015 年后

逐年下降，至 2021 年后几乎消失(TF 值趋近于−1)。

与之形成对比的是，“High-throughput sequencing 

(高通量测序 )”前 5 年与后 5 年出现频次总

体保持一致，呈现持续增长趋势 (TF 值趋近

于 0)，主要是由于微生物测序技术已从早期的

“Pyrosequencing (焦磷酸测序)”向“High-throughput 

sequencing (高通量测序)”转变(图 4)。

2.5　黑土微生物研究内容分析

2014−2024 年黑土微生物文献摘要的研究背

景主要集中于土壤健康(18%)和土壤生态系统

(6%) (表 1)。其中，土壤健康研究以农业可持续

(6%)、土壤质量(4%)和土壤健康评估(3%)为主，

土壤生态系统研究则聚焦农业生态系统(2%)、

土壤生态系统(2%)及生态系统多功能性(0.5%)。

近 10 年黑土微生物研究领域主要集中于土

壤施肥(218 篇，34%)、环境保护(138 篇，21%)

和土壤改良 (107 篇，17%)，其次是气候环境

(101 篇)和耕作栽培(84 篇) (图 5)。土壤施肥主

要聚焦于化肥、有机肥和有机无机配施的应用；

环境保护研究以有机污染物、重金属和农药的

污染问题为主；土壤改良中秸秆还田、生物炭

和无机改良剂的改良方法出现次数居多；季节、

气温、降水在气候环境研究中占比高达 45%；

耕作栽培主要包括间作、保护性耕作和轮作等

田间管理措施。

如图 6 所示，在黑土微生物领域研究主要

关注的指标中，物理指标以土壤团聚体(46%)、

土壤水分(32%)、土壤紧实度(17%)和土壤机械

组成(5%)为主。化学指标主要涉及氮(159 篇)、

碳(144 篇)和离子浓度(135 篇)。微生物指标主要

包括酶活、微生物菌门和微生物菌属。其中酶

活以水解酶(42%)和氧化还原酶(32%)为主，细

菌菌门以变形菌门(52 篇)、放线菌门(40 篇)、酸

杆菌门(34 篇)为主，真菌菌门以子囊菌门(32 篇)、

担子菌门(13 篇)和接合菌门(4 篇)为主，古细菌

以深古菌门(4 篇)为主，细菌菌属以芽孢杆菌属

图2　黑土微生物领域主要国家、机构、作者发文量及合作网络。A：Top 15发文国家；B：主要发文国家

合作网络；C：Top 15发文机构；D：主要发文机构合作网络；E：Top 15发文作者；F：主要发文作者合

作网络。B、D、F中点的大小代表总连接强度，线的粗细程度代表国家与国家、机构与机构、作者与作

者间的连接强度，点的颜色代表不同的国家、机构和作者。

Figure 2　Publication volume and collaboration networks of major countries, institutions, and authors in the field 

of black soil microorganisms research. A: Top 15 publishing countries; B: Collaborative network among major 

publishing countries; C: Top 15 publishing institutions; D: Collaborative network among major publishing 

institutions; E: Top 15 publishing authors; F: Collaborative network among major publishing authors. The size of 

nodes (B, D, F) represents the total connection strength, while the thickness of the lines indicates the connection 

strength between countries, institutions, or authors. The color of the nodes represents different countries, 

institutions, or authors.
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图3　黑土微生物领域主要期刊的发文量及被引频次。A：发文量排名前10的期刊；B：被引频次排名前

10的期刊；C：根据布拉德福定律的期刊分区。

Figure 3　The publication volume and citation frequency of core journals in the field of black soil microbiology. 

A: Top 10 journals by publication volume; B: Top 10 journals by citation frequency; C: Journal categorization 

based on Bradford’s Law.
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图4　黑土微生物领域关键词演进趋势。A：关键词每年出现频次分布；B：关键词基于词频的时间趋势

分布。

Figure 4　 Evolutionary trend of keywords in the black soil microbial research field. A: Annual frequency 

distribution of keywords; B: Temporal trend distribution of keywords based on word frequency.
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表1　黑土微生物研究背景主要内容及出现次数

Table 1　Background and frequency of research on black soil microorganisms

研究背景
Research 
background

土壤健康
Soil health

土壤生态
系统
Soil 
ecosystem

出现次数
Frequency of 
occurrence

94

32

主要内容及出现次数
Main content and frequency of occurrence

农业可持续(33)、土壤质量(22)、土壤健康(16)、土壤肥力(12)、土壤修复(7)、土壤功能(2)、
土壤微生物健康(2)
Sustainable agriculture (33), soil quality (22), soil health (16), soil fertility (12), soil remediation (7), 
soil functions (2), soil microbial health (2)

农业生态系统(12)、土壤生态系统(11)、生态系统多功能性(3)、生态毒性(2)、草原生态保护(2)、
生态系统服务(1)、生物多样性保护(1)
Agroecosystem (12), soil ecosystem (11), ecosystem functionality (3), ecological toxicity (2), 
grassland ecological protection (2), ecosystem services (1), biodiversity conservation (1)
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图5　黑土微生物领域研究内容及出现频次。A：研究内容；B：土壤施肥；C：环境保护；D：土壤改良；

E：气候环境；F：耕作栽培；G：试验类型。

Figure 5　Research topics and their frequencies in the black soil microbial research field. A: Research themes; B: 

Soil fertilization; C: Environmental protection; D: Soil amendment; E: Climatic environment; F: Tillage and 

cultivation; G: Experimental design.
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图6　黑土微生物领域理化指标出现频次。A：试验指标；B：物理指标；C：酶活；D：化学指标；E：

微生物菌门；F：微生物菌属；G：其他微生物指标。

Figure 6　Frequencies of physicochemical indicators in the black soil microbial research field. A: Experimental 

indicators; B: Physical indicators; C: Enzyme activity; D: Chemical indicators; E: Microbial phyla; F: Microbial 

genera; G: Other microbial indicators.

3461



 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516

ZHANG Lei et al. || Acta Microbiologica Sinica, 2025, 65(8)

(20 篇)、链霉菌属(8 篇)、节杆菌属(6 篇)为主，

真菌菌属以镰刀菌属(6 篇)、被孢霉属(5 篇)为

主，古细菌属以亚硝化球形菌属(5)为主。

3　讨论　讨论

3.1　2014−2024 年黑土微生物研究领域

发展历程

在方法学创新[48]与理论深化[49]的双重驱动

下，黑土微生物研究逐步发展为土壤微生物学

的重要分支。回顾其发展历程，研究重点已从

早期对微生物群落分布特征[50]的描述，逐渐转

向解析微生物功能及其对黑土健康[51]的影响机

制。黑土微生物研究大致经历了 3 个阶段的

发展。

(1) 2014−2017 年为黑土微生物的发展阶段。

在这一阶段，黑土微生物研究主要集中在微生

物群落的基本特征和分布规律。特别是 16S 

rRNA 基因测序技术的广泛应用[52]，为微生物群

落结构分析提供了有力工具。Liu 等[53]利用高通

量测序技术，系统揭示了东北黑土区细菌群落

的空间分布格局，并证实环境因子是驱动群落

变异的关键因素，为近 10 年微生物群落变异的

影响因素研究奠定了坚实的理论基础。

近 10 年，气候环境对微生物影响的研究占

比超过 16%，涉及空间异质性、季节动态、气

候要素(气温、降水、冻融)及地理梯度等维度，

普遍采用土壤理化性质与微生物特性进行关联

分析。在土壤物理性质中重点关注团聚体结构，

例如冻融作用会导致不同粒径团聚体中的微生

物群落发生显著变化[54]。在化学指标分析中，

侧重于碳、磷等元素及 pH 值，土壤 pH 值与养

分含量对微生物功能具有显著调控作用[55]。在

生物指标中，水解酶和氧化还原酶的活性测定

较多，研究表明秸秆还田配合氮肥施用能显著

改变多种土壤酶(脲酶、过氧化氢酶和蔗糖酶)的

活性[56]。此外，芽孢杆菌等功能微生物研究逐

渐成为热点方向，在抑制土传病原菌的生长和

改善土壤健康状况中起重要作用[57]。

(2) 2018−2021 年黑土微生物研究呈波动上

升趋势。此阶段黑土微生物研究呈现出明显的

应用导向特征。国内外学者开始聚焦微生物与

土壤有机质[58]、养分循环[59]之间的复杂互作关

系。自法国“千分之四”土壤增碳计划强调土壤

有机质的重要性后[60]，土壤碳循环的相关研究

呈现爆炸式增长，特别是对有机碳、微生物量

碳等关键指标的研究成为热点。随着农业供给

侧结构性改革的深入推进[61]，秸秆综合利用、

生物炭改良等土壤保育措施在东北黑土区得到

大规模推广[62]。这一政策导向催生了一批具有

重要价值的研究成果。Yao 等[62]通过长期定位试

验研究发现，生物炭的施用不仅改变了土壤理

化性质，更对真菌群落的组成和结构产生了深

远影响。Shi 等[63]通过 15N 同位素示踪技术与分

子生物学手段发现生物炭显著改善土壤细菌群

落，增加氮循环功能基因的丰度，从功能基因

层面阐明了生物炭影响土壤氮素转化的微生物

学机制，为黑土区施肥技术的优化提供了理论

依据。

(3) 2022−2024 年黑土微生物发文量稳定增

长。由于中国科学院“黑土粮仓”科技会战的带

动作用[64]和相关研究技术的突破[65]，黑土微生

物研究呈现研究深度和广度的同步拓展。单细

胞组学技术[66]和宏基因组学[67]的应用使得微生

物群落的多样性和功能得到了更精确的解析。

例如，2022 年 Hu 等[55]通过宏基因组学揭示了

黑土微生物功能对碳氮循环的潜力，并提供了

提升黑土地生产力的策略。

这一时期的黑土微生物研究内容逐渐集中，

近 10 年超过半数的土壤化学指标分析都集中于

碳氮循环相关参数。其中，不同形态氮素的转

化规律(如铵态氮向硝态氮的转化)以及有机碳、

氮的矿化过程成为热点方向，亚硝化球形菌属

等古菌因其独特的代谢途径而受到特别关注[68]。

这一阶段的研究也更加注重理论成果的转化，

多项研究成果已直接服务于黑土耕地质量提升
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实践，例如通过调控微生物群落结构来改善土

壤肥力[69]、基于微生物改良的有机培肥技术[70]

等。这种产学研紧密结合的特点，标志着黑土

微生物研究正在从基础研究向应用研究转型。

3.2　黑土微生物研究合作现状及问题

过去 10 年，黑土微生物研究的发展主要依

托中国科研力量的推动，但国际合作仍发挥着

重要作用。中国不仅是该领域发文量最多的国

家，还与多个国家保持密切合作，其中与美国

共同发表的论文数量尤为突出。

近年来，随着测序技术等研究手段的进

步[71]，特别是中国科学院“黑土粮仓”科技会战

的启动[64]，中国科学院逐渐成为该领域的主要

研究机构，并与 University of Chinese Academy 

of Sciences (中国科学院大学)、Chinese Academy 

of Agricultural Sciences ( 中 国 农 业 科 学 院)、

Heilongjiang Academy of Agricultural Sciences (黑

龙江省农业科学院)、Jilin Academy of Agricultural 

Sciences (吉林省农业科学院)、China Agricultural 

University (中国农业大学)等研究所和高校建立

了紧密合作关系。这一趋势表明，研究手段的

进步与重大科研项目的实施显著提升了中国科

研机构在黑土微生物研究中的影响力，还促进

了不同机构间的协同研究[72]。

尽管国内合作日益增强，但国际合作的深

度和广度还存在一定局限性。目前，该领域缺

乏稳定的跨国合作平台。各研究团队之间的研

究方向差异较大，内部合作较为紧密，而外部

合作相对较少。今后若能推动更多跨国、跨机

构的合作，建立长效的国际研究联盟，将有助

于加速黑土微生物领域的突破性进展。

3.3　黑土微生物研究领域的研究热点

近 10 年，黑土微生物研究主要集中在微生

物群落结构方面，重点关注土壤施肥、环境保

护、土壤改良及气候环境对微生物的影响。当

前研究仍存在一定局限性：(1) 在测试指标的选

择上不够全面。土壤物理指标测定较少，主要

集中在土壤团聚体指标，缺乏对孔隙度、容重、

紧实度等土壤物理结构指标的关注。化学指标

方面，过度集中于碳、氮、磷、钾四大元素，

对中微量营养元素如钙、镁、硫、铁等测定明

显不足。(2) 在研究对象的选取上存在偏差。酶

活性研究多局限于土壤碳、氮、磷循环相关的

水解酶和氧化还原酶这 2 类酶。微生物群落分

析则偏重细菌，特别是优势菌门，而对稀有菌

门、真菌、古菌以及病毒的研究较为薄弱。特

别值得注意的是，黑土病毒研究尚属新兴领域，

当前有关黑土微生物研究中病毒的研究较少，

且大部分病毒研究集中在挖掘病毒基因组资源

和破译全球病毒分布，但病毒对生物地球化学

循环的影响仍然知之甚少[73]。(3) 在研究方法和

研究角度的选择上仍比较单一。微生物组、宏

基因组、宏转录组、宏代谢组等前沿技术的联

合分析较少，对土壤结构(团聚体微生物、土壤

压实)、土壤剖面(浅层-深层)、微域环境(根际生

命共同体)及土壤-植物互作系统等角度的研究还

不够深入。

未来的研究应更多关注多组学技术的联合

应用，如宏基因组学与代谢组学、宏转录组学、

宏病毒组学的结合。基于多组学技术联合分析，

系统解析农艺措施对根际微生物的影响[46]、黑

土微生物群落对土壤物理结构的调控机制等，

重点揭示代谢物的功能作用，并深化土壤真菌、

古菌及病毒等微生物对黑土调控机制的研究。

此外，相比主流的微生物高通量测序技术，单

细胞拉曼技术可以实现非培养、无标记、低成

本的微生物个体异质性识别[74]，尤其是在微生

物个体对环境变化的响应、代谢网络的解析等

方面，在黑土微生物领域中具有极大的发展

潜力。

4　结论　结论

近 10 年，全球黑土微生物研究快速发展，

相关论文数量持续攀升。中国在黑土微生物研

究领域表现突出，论文总量和研究机构发文量
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都位居前列，但各国间黑土微生物研究的实质

性合作仍有待加强。当前黑土微生物研究主要

集中在土壤施肥、环境保护、土壤改良和气候

环境对黑土微生物的影响等方面。微生物与土

壤结构的相互作用机制、根际微生物群落特征

以及深层土壤微生物的分布规律等方向的研究

仍显不足。随着宏代谢组学、宏基因组学和单

细胞组学等新技术的广泛应用，未来研究有望

在全面揭示细菌、真菌、古细菌以及病毒等微

生物的多样性、深入探究微生物功能及其对土

壤健康的影响、开发基于微生物调控的黑土可

持续利用技术等方面取得突破，为黑土资源的

科学保护和合理利用提供理论依据和技术支撑。
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