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微生物多样性及其分布的研究进展：模式与过程
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摘　要：生物多样性产生和维持机制长期以来是生态学研究的核心问题。人们通过实验观察和理论推导揭

示了很多群落生物多样性的共有模式及其背后的生态学过程，而相关的工作主要集中在动植物等大型生物

中。微生物是地球上数量最多、分布最广，以及在生态系统过程中发挥极其重要作用的生物类群，但人们

对其群落多样性的认识还非常有限。将介绍目前人们对能够独立自由生活的微生物多样性分布模式的探索，

总结对其背后的生物学和生态学过程的研究现状，并探讨当前面临的挑战。
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Abstract: A central objective of ecology is to understand the mechanisms that generate and maintain biodiversity. 
Ecologists have conducted a lot of theoretical and empirical studies to unravel macroecological patterns of diversity 
and distribution of various organisms and to understand the underlying processes that produce these patterns. 
However, most of these studies focus on macroorganisms, i.e. plants and animals. While microorganisms are the 
most abundant and widespread on earth and mediate important ecosystem processes, little is known about their 
diversity and distributional patterns. Here, we review recent studies of the diversity pattern of free-living 
microorganisms and the potential underlying ecological processes, and then discuss some most challenging tasks in 
microbial diversity research.
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自从达尔文以来，生态学家和进化生物学家一

直热衷于探究产生和维持生物多样性的原因，尤其

在全球生物多样性快速丧失的背景下，物种多样性

的形成和维持更加成为生态学的重大课题。人们已

经通过观察、理论和实验揭示了很多生物群落多样

性的共有模式，并且提出了各种假说来探究这些模

式背后所蕴藏的生态学过程。然而，相关的工作主

要集中在动植物等大型生物中，而对微生物多样性

及其分布的认识还非常有限。

微生物 ( 包括细菌、古细菌、真菌、单细胞藻类、

原生生物及病毒等 ) 是地球上数量最多、物种极为

丰富的生物类群，是生物区系的重要组成部分。地

球上原核生物的总量按细胞个数计算可能高达 4 × 

1030~6 × 1030
，细胞中总的碳含量可达 3.5 × 1017~5.5 × 

1017 g，是所有植物中总碳含量的 60%~100% ；氮含

量为 0.85 × 1017~1.3 × 1017 g，磷含量为 0.09 × 1017~ 
0.14 × 1017 g，均比植物大约高出一个数量级

[1]
。微

生物不仅能在土壤、湖泊、海洋及其他生命体等温

和且营养丰富的生境中生活，也能在高温、高寒、

高盐、强酸、强碱等极端环境中生存。微生物通过
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不同的代谢途径参与碳、氮、磷等重要元素的生物

地球化学循环，并在调节大气的组成、影响气候、

促进营养的循环、降解各种污染中发挥着无可替代

的作用，可以说没有微生物，生态系统就无法维持。

微生物群落生态学远落后于动植物群落生态学

的发展，主要是由于其肉眼不可见，并且绝大多数

的微生物无法通过形态学特征来鉴别，而能够培养

出来的微生物不到其全部种类的 1%[2-3]
，人们很难

直接从自然生境中获取微生物物种丰富度和多度的

数据。近年来，基于核酸序列的分子生物学技术的

应用，尤其是日益廉价的高通量测序技术，结合生

物信息学的计算分析方法
[4]
，人们能够在基因水平

上直接分析自然环境中微生物的多样性，促进了微

生物生态学革命性的发展，逐渐揭开了微生物群落

结构的面纱。

关于微生物群落多样性的分布模式的争论

主要存在两种相互对立的观点。传统观念基于

Bass-Becking[5]
在 1934 年提出的观点，“Everything 

is everywhere，but the environment selects”，认为微

生物由于其体积小、数量大、世代周期短而导致扩

散率高，并不存在扩散限制。因此，微生物是世界

范围内分布的
[6-8]

，群落结构主要受到局域尺度上

环境因子的制约。另一种观点则认为，微生物多样

性的分布存在生物地理学和宏生态学模式，由局域

环境的生态因子、区域的历史过程、生物地理学及

进化因子共同控制
[9]
。越来越多的证据表明，微生

物也表现出与大型动植物类似的生物地理学分布格

局
[10-11]

，说明扩散限制可能起到了原来未被人们关

注的重要作用。本文将介绍目前人们对能够独立自

由生活的微生物多样性分布模式的探索，总结当前

对其背后的生物学和生态学过程的研究进展，同时

探讨微生物群落生态学发展所面临的挑战。

1　微生物多样性模式

1.1　物种多度分布(species-abundance distribution)
物种在地球上的分布并非是均匀的，几乎所有

的群落，从海洋生物到亚马逊热带雨林，都呈现出

大量的稀有种和少数常见种的模式，并且这种模式

重复出现在各种生物类群中
[12-13]

。物种多度分布就

是描述群落结构的生态学最经典的模式之一。基于

动植物群落的研究，生态学家发展出了多种模型探

索物种多度分布模式。McGill 等 [13]
总结了近几十

年发表的模型，多达 40 余种，而目前仍没有任何

一项工作能够拟合自然界中所有群落的物种多度分

布模式。图 1(a) 给出了最为经典的几个模型的模式

图。McGill 等 [13]
认为微生物群落也应该符合大量

稀有种和少数常见种的多度分布模式，并且会存在

很长的稀有种“尾巴”，见图 1(b)。
Wang 等

[14]
研究了不同高等植物根际土壤细菌

群落的结构，发现其物种多度分布依赖于植物物种，

有些群落仅少数细菌占绝对优势，有些群落细菌几

乎均匀分布 (uniform distribution)。Figuerola 和 Erijman[15]

分析了废水系统中细菌的类群，发现细菌的多度分

布可以用几何级数来解释，只有少量物种占有绝对

优势；他们的结果支持物种多度分布是由生态位决

定的观点，群落是通过了严酷的环境筛选而构建的。

Hoffmann 等
[16]

基于宏基因组数据研究了海洋噬菌

体群落多样性分布，在拟合的 6 个常见模型中，噬

菌体的物种多度分布最符合幂函数 (power law) 模
型，其次是对数正态分布和对数分布。Pueyo[17]

在

中性理论背景下讨论了海洋浮游植物的物种多度分

布，发现其分布符合幂函数分布而非中性分布。以

(a)四种经典物种多度分布模型的模式图；(b)草原土壤细菌群落物种多度分布模式，呈现出过长的稀有种“尾巴”(数据来自

作者尚未发表的工作)；纵轴为以10为底的对数刻度，用“log”来表示。

图1  经典物种多度分布模型及细菌群落物种多度分布模式
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上研究只是对微生物群落物种多度分布的初步探

索，究竟哪种模型最适合描述微生物群落结构还有

很大争议，估计短时间内也不会得到很好解决，毕

竟对相对简单的动植物群落的研究至今也仍未达成

共识。但是，可以肯定的是，微生物群落也同样是

由少量的常见类群和大量的稀有类群所构成的，并

且稀有类群的相对数量远比动植物群落多。

1.2　物种面积关系(species-area relationship)
物种面积关系是另外一个生态学经典模式，

它描述了物种丰富度 (S) 随取样面积 (A) 增大而

增加的关系。尽管描述物种面积关系有很多数学

模型，Arrhenius[18]
于 1921 年提出的幂函数模型，

即          ，是研究的最为广泛的模型，其中幂指数

z 值的生物学意义是随取样面积增加物种在空间尺

度上的周转率。经检测结果表明，对于动植物群落，

连续生境中 z 值的取值范围为 0.1~0.3 ；离散岛屿生

境中的取值范围略大，为 0.25~0.35[19]
。

支持微生物是世界性分布的学者推测，微生物

的物种面积曲线应该比较平缓，且 z 值应该低于大

型生物
[20]
。研究微生物的物种面积关系面临很大的

困难，因为无法准确获得取样面积内所有微生物的

信息，尤其是在空间尺度较大的情况下。Horner-
Devine 等

[10]
研究了盐沼沉积物细菌群落的物种面

积关系，通过距离 - 衰减 (distance-decay) 的方法评

估幂函数模型中的 z 值。他们发现，在 DNA 序列

比对相似度阈值分别设为 95%、97% 及 99% 等 3
种情况下，细菌物种面积关系指数 z 值分别为 0.019、
0.020 和 0.040，而同一地区的植物群落物种面积关

系 z 值为 0.103，参见图 2。Green 等
[21]

研究土壤真

菌物种数随取样面积的变化关系，得到的 z 值为

0.074。Reche 等
[22]

研究湖水细菌丰富度与面积的

关系，得到的 z 值为 0.104 ；而且，他们发现了一些

细菌是地点特异分布的，并且比起相隔较远的湖泊，

邻近湖泊共享更多的细菌类群。除此之外，也有工

作证实微生物物种面积关系的 z 值与动植物相似。

Noguez 等
[23]

调查了山顶和斜坡不同生境中森林土

壤原核微生物，包括古细菌和真细菌，发现它们的

z 值分别为 0.47 和 0.42。Bell 等 [24]
调查了离散生境

树洞水体中细菌的物种体积和物种面积关系，得到

的 z 值分别为 0.26 和 0.28。一些研究表明，z 值受

到空间尺度
[25]
、取样强度

[26]
及生物类群的界定

[27]

等因素的影响。将不同的研究结果进行比较时要谨

慎，不同实验技术手段的分辨率有差异，鉴定出的

微生物分类单元的幅度也会有所不同。尤其是将微

生物与动植物进行比较时，微生物群落 z 值低于动

植物群落，很可能是我们定义的微生物分类单元宽

于动植物研究中的物种单元
[10]
。

1.3　群落相似度衰减(distance-decay relationship)
群落间物种组成的相似度 (β多样性 ) 随地理

距离的增加而降低是生物地理学主要模式之一。

Whittaker[28]
在研究美国 Siskiyou 山脉植物群落时最

早注意到了这种模式。自从 Nekola 和 White[29]
将其

正式应用在描述、对比和理解生物多样性模式以后，

相关的研究才兴旺发达起来。如今人们已经在不同

的生物类群、地理梯度和环境中都揭示出了这种关

系的存在
[21,29-31]

，并且生态位过程和中性过程似乎

都能导致这种群落相似性随距离增加而衰减的模

式。理论上讲，不同地点环境条件的差异一般随地

理距离增加而上升，这种显著的环境差异可能导致

了群落结构的不同 ( 生态位过程 )，而不一定总是

由扩散限制 ( 中性过程 ) 所导致的。

最近对微生物群落的相关研究证实，其群落相

似度也表现出随地理距离的增加而衰减的模式。

Soininen[9]
认为，与大型动植物相比，单细胞的微

生物群落应该表现出更为平缓的衰减率 ( 图 3)。
Green 等

[21]
在不同的空间和环境梯度上研究了土壤

真菌群落，他们的结果表明，微生物群落呈现出高

度的局域生物多样性，但区域生物多样性仅为中度

水平，而在更大的距离尺度上，群落组成的变化率

相对较小且不受植被的影响。Martiny 等
[32]

测量了

盐沼湿地氨氧化细菌的群落结构，地理尺度从厘米

级一直到不同的大洲之间，发现细菌群落相似性在

局域和区域尺度上都随地理距离的增加而下降，并

且 β多样性的驱动力量是尺度依赖的；尽管有些物

种全球分布，但局域水平上的 β多样性是扩散限制

导致的。Mazaris 等 [33]
研究了 7 个淡水系统中的浮

图中细菌实用分类单元(operational taxonomic units, OTUs)的
确定是基于99%的DNA序列相似度，横纵轴均为自然对数

刻度。

图2  盐沼植物群落及细菌群落物种

-面积关系(幂函数模型)[10]
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游植物群落，当控制了环境变量的影响之后，浮游

植物并没有呈现出显著的群落相似度衰减的模式；

相反，在同样控制了环境因素后，鱼类仍表现出群

落相似度衰减模式。为了分离环境效应和扩散限制

的作用，Bell[34]
构建了完全相同的无菌处理后的液

体培养基，并将它们按不同的地理距离开放摆放，

28 d 后发现培养基中的细菌群落呈现出强烈的相似

度随距离增加而下降的关系，说明了扩散限制导致

了群落之间的差异。虽然以上研究均说明微生物呈

现出一定的群落相似度衰减模式，但目前对微生物

群落结构及其构建机制仍然知之甚少。

1.4　区域分布与局域多度的关系(distribution-
abundance relationship)

物种间区域分布 (regional distribution) 与局域

多度 (local abundance) 之间的正相关关系是宏生态

学的经典模式之一。人们在不同的多细胞生物类群

中都观察到了这种模式，包括植物、昆虫、鸟类和

哺乳动物
[35-38]

。尽管这种关系得到了广泛的证实，

但对其背后的生态学过程，人们仍然存在着很大的

争议。Gaston 等
[39]

指出取样效应、系统发生不独立、

资源利用的幅度、生境选择、集合种群动态等多种

不同的机制都可能导致这一模式的出现。

在这个方面，微生物的相关研究还很欠缺，仍

处在观察、描述模式的初级阶段。Soininen 和

Heino[40]
研究表明，与大型生物类似，溪水硅藻呈

现出局域多度与区域分布之间的正相关关系 ( 图
4a)。Humbert 等 [41]

发现湖泊细菌也表现出这种正

相关关系 ( 图 4b)。Soininen 等
[42]

在芬兰湖泊细菌

中也发现了这种模式，并且这种正相关 (r2 = 0.494)
弱于相同湖泊中浮游植物 (r2 = 0.583) 和浮游动物

(r2 = 0.848)。总之，尽管微生物的相关研究还不充分，

但以上的研究至少说明了，与大型生物类似，微生

物群落也表现出了局域多度与区域分布范围之间正

相关的模式。

1.5　多样性与生产力的关系

长期以来，生物多样性与生态系统功能的关系

是生态学的热点问题之一。生物多样性的空前丧失

促使人们开展了大量工作来描述物种多样性与生产

力的关系，并揭示和探讨其内在的机制。Smith[43]

总结和归纳了 6 种模式：随机型、正效应、负效应、

平坦型、单峰型和 U- 型，其中单峰型关系几乎成

为大型动植物生物多样性与生产力关系的典范。

目前微生物群落多样性及生产力关系的研究工

作主要集中在水体环境中。Smith[43]
总结分析了 40

多个研究自然水体中微生物群落生物多样性与生产

图中的横纵轴均为对数刻度；横轴为群落间的地理距离，

纵轴为群落间的相似性，即β多性。

图3  微生物与大型生物群落相似性随

地理距离衰减模式的比较(模式图)[9]

(a)来自芬兰溪水197个样点生长于石头上的硅藻，其区域分

布与局域多度之间呈正相关关系(r2=0.60)[40]
；(b)来自布基纳

法索6个水库及法国3个湖泊的细菌区域分布与局域多度之

间呈正相关关系(r2=0.77)[41]
。图中的纵轴均为以10为底的对

数刻度，用“log”来表示。

图4  溪水硅藻和湖泊细菌区域分布

与局域多度之间的正相关关系
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力的工作，发现 23% 的工作揭示了单峰型的关系，

35% 的研究属于正效应以及 28% 的工作属于负效

应；图 5 为以上 3 种关系的模式图。Korhonen 等
[44]

研究了湖水浮游生物群落的生产力与生物多样的关

系，指出这种模式是尺度依赖的，局域尺度上呈现

出正效应、负效应及单峰模式，而区域尺度上浮游

植物的生产力与生物多样性表现出正相关关系，意

味着物种丰富的群落能产生更多的生物量，但是相

关并不代表因果。在多样性与生产力的联系中，何

为因、何为果并不清楚。

2　微生物群落构建过程

群落生态学中各种模式的存在不断被证实，但

人们总是发现多种过程都能产生相同的模式，使得

群落生态学一直缺乏一个具有普适性的理论框架
[45]
。

为了弥补这个缺陷，Vellend[46]
提出了一个综合的理

论框架，认为群落构建只包含了4个基本过程：扩散、

选择、成种和漂变。人们所观察到的各种群落模

式都是这 4 个过程作用的结果，只不过在不同的群

落、不同的模式中，它们的相对重要性有所不同。

Nemergut 等 [47]
将该框架应用到微生物群落中，认

为微生物群落的构建机制也可以仅由以上 4 个过程

来解释。下面将从这 4 个方面来介绍微生物群落构

建机制的研究现状。实际上，目前人们仅能从微生

物自身的生活史特征上来定性阐述上述过程，定量

评估还很难做到。

2.1　扩散

微生物强大的扩散能力是被广泛认可的。首先，

微生物个体小易于扩散。Finlay[20]
认为，个体大小

低于 1 mm 的生物都具备长距离扩散的能力，不存

在扩散限制而使其几乎无处不在。实际上，正是由

于微生物个体小，其主动扩散的能力非常有限；长

距离扩散则主要依靠风、空气、水流及其他生物作

为载体而进行被动扩散
[11]
。另外，很多微生物都具

有休眠机制，在扩散过程中即使遇到高温、极度干

燥、强紫外线等极端条件也能存活下来。最后，微

生物种群数量巨大增加了扩散的可能性。然而，并

非所有微生物都同时具有以上属性，如 Curtis 等 [48]

对原核微生物的种群密度进行了评估，发现最稀有

的原核微生物在27 km2
的范围内可能只有1个细胞。

也有工作证实微生物的扩散存在物理障碍。

Papke 和 Ward[49]
总结了已有的工作，证实微生物

地方属性的存在。他们认为地理障碍导致的微生物

扩散限制相对比较常见，是微生物进化的重要驱

动力量。另外几项工作也证实了微生物群落的相似

性与环境因子无关，而与地理距离呈显著负相关关

系
[21-22,32]

，说明微生物群落也普遍存在扩散限制，

并且在洲际或全球等大尺度上这种扩散限制表现的

更为强烈
[32]
。

现有工作都只能从观察到的微生物分布的范围

来间接说明其扩散能力，而并非直接测定，因为即

使在很小的地理尺度上量化扩散也是很难操作的。

实际上，人们无法判断某一地区缺少某种微生物，

是因为其扩散受限没有到达，还是达到了却未能存

活下来。扩散与拓殖并不是等同的过程，前者主要

指生物能够到达某个生境的能力，后者还包括了到

达之后并且在新的环境中成功生存下来的能力，而

这又与选择和漂变过程有关
[47]
。

2.2　选择

选择意味着物种之间存在确定性的适合度差

异，它可导致群落结构发生较大的变化。选择作用

通过很多因素影响群落结构，如物种对非生物环境

的响应、物种间的相互作用 ( 如竞争、捕食、互利

共生、寄生等 )、生物对种群密度的响应、限制资

源的种类和总量等。毫无疑问，微生物群落的构建

一定受到了选择作用的影响，因为不同类型的生境

(a)单峰型(humped)，中度生产力生物多样性最高；(b)正相关(positive)，生物多样性随生产力线性增加；(c)负相关(negative)，
生物多样性随生产力线性下降。

图5  生物多样性-生产力关系的模式图
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( 如水体、土壤、大气等 ) 中栖息的微生物确实不同。

大量工作表明，不同的非生物环境因子决定了细菌

群落的结构和多样性，包括 pH 值、盐分、碳源的

种类和数量等
[50-53]

；但是，人们对于微生物间相互

作用如何驱动群落的构建还不十分了解。这些作用

在微生物群落中一般是很难观察和证实的，尽管大

型生物的种内和种间相互作用得到了广泛研究。

选择作用可以分为稳定化选择、方向性选择

和分裂选择 3 个基本类型，生态位分化仅为其中的

一类，即稳定化选择
[45]
。分裂选择在自然界可能极

少见 ( 或者即使存在，也无法真正界定 )，但稳定

化选择和方向性选择都是非常普遍的。有时人们把

选择作用等同于生态位过程，这是不对的。理论上，

方向性选择在群落构建中也可以发挥重要作用，如

生物多样性的近中性模型强调群落内漂变和方向性

选择的联合作用，而不是更常见的所谓的“中性与

生态位”过程 (即漂变与稳定化选择过程 )的整合
[45]
。

按照近中性模型的观点，群落内物种相对多度分布

比严格中性的情形要更加偏向于优势种，即优势种

在群落中所占比例更高，接近于幂函数形式 ( 图
1b)。而且，谁成为优势种不再完全由运气决定，

而与物种本身的竞争能力相关。目前还没有任何研

究者试图从近中性模型的角度解释微生物的群落

结构。

Weiher 和 Keddy[54]
针对大型生物提出了一种

可以区分生物和非生物因子对群落构建影响的方

法。他们指出，系统发育关系上发散的群落存在强

烈的物种间相互作用，这种发散格局是由对于相似

资源的强烈竞争排除了生态位过于相似的物种所引

起的；相反，那些系统发育关系上聚集的群落，主

要受到非生物因子的制约，选择作用主要发生在更

大系统发育尺度上。Philippot 等 [55]
的工作说明微

生物群落表现出生态性状在系统发生上的一致性，

即在从属到门的高阶分类单元内的细菌往往共享相

似的生态性状；这种系统发育上的保守性解释了为

什么微生物群落往往是系统发育聚集的群落。

休眠是弱化微生物群落内选择效应的另外一个

因素，因为休眠的细胞处于不活跃状态，不会受到

选择的作用。尽管休眠机制要付出生理上的代价，

但它使微生物在恶劣条件下可以存活，因而更可能

受到自然选择的青睐。横向基因转移也可通过选择

作用而影响微生物群落的结构。Burk 等
[56]

发现微

生物组装过程的模式与功能基因 ( 即性状 ) 相关，

而不是与分类阶元相关，意味着必须采取基于性状

的研究手段来探究群落组装过程，因为水平基因转

移有可能把系统发育和生态功能的关系彻底打乱。

2.3　成种

成种 (speciation) 或者多样化 (diversification) 过
程是生物地理学及生态学的基础，因为它影响着物

种库的大小和组成
[57]
。传统上，生态学研究基本不

考虑进化，现在人们越来越意识到进化过程和生态

过程经常是发生在相同时空尺度上的，对于微生物

来说更是如此。目前人们推测微生物的成种速率应

该高于动植物等大型生物，这是因为微生物世代周

期短、种群数量大以及存在着横向基因转移等特性；

但还无法直接测量自然生境中微生物的成种速率。

横向基因转移既能通过基因交换促进微生物新物种

的形成 ( 表现为多样化力量 )，同时也可以作为均

一化力量减少微生物的分化速率。休眠过程似乎也

能影响微生物进化过程，同时潜在地影响群落的构

建。休眠细胞能够处于不活动的状态，直到适宜的

条件或者随机因素导致它们的生长，随着时间能够

引起进化上的动态变异。微生物也能够通过快速突

变而进化，就像很多实验室工作发现的那样。有些

细菌似乎能够以增加突变和横向基因转移速率来作

为应对恶劣环境的一个对策。

2.4　漂变

生态漂变是指物种相对多度的随机变化。由于

出生、死亡和后代的产生都是内在的随机过程，所

以在个体数量有限的群落中，物种数量的改变必然

包含着随机成分
[46]
。如果在封闭的群落中不存在选

择作用，那么漂变作用的最终结果就是群落只剩下

一个物种，除非有新物种产生。如果其他方面都一

致，小群落中生态漂变的影响会相对较大。根据对

大型生物群落的研究，人们得出高度多样化的群落

内随机漂变作用一般来说更加强烈。由于微生物群

落的多样性水平相比于大型生物群落一般高出很

多，可以预计漂变过程在微生物群落构建中扮演着

更为重要的角色。

群落内相对多度很低的稀有微生物更容易受到

随机漂变过程的作用，因为它们的种群动态受确定

性选择过程的影响很小。影响种群动态的力量有两

个方面，一个是确定性的种间相互作用或环境筛选

等，另一个则是个体出生、死亡过程中的种群统计

随机性。无论是确定性力量还是随机性力量都依赖

于种群大小，但反应趋势刚好相反。种群越大，确

定性力量越强，种群统计随机性力量越弱；反之，

种群越小，确定性力量就越小，而随机性力量越大。
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微生物群落内绝大部分物种都是稀有种，而这些稀

有种的种群动态主要受种群统计随机性的制约。所

以，预测生态漂变作用在微生物群落组建中必然扮

演着更重要的角色。而且，轻微扰动就可能导致稀

有微生物在局域尺度上的灭绝，但是多度很低的微

生物也可能因处于休眠状态而免于灭绝。

3　问题与展望

近几年来现代分子生物学技术，特别是高通量

测序的应用，推动了微生物生态学前所未有的发展。

尽管微生物在生活史特征的很多方面不同于大型动

植物 , 但人们对微生物多样性的认识不再局限于传

统观念的全球性随机分布的观点，越来越多的证据

表明微生物多样性的空间分布格局与大型生物十分

相似
[47]
。微生物生态学研究已成为国内外研究的热

点，但其发展仍然面临着各种严峻的问题。

物种是生态学和生物多样性科学研究的基本单

位。传统上，物种就是一群相互之间能够产生可育

后代的生物个体的集合。这个物种的定义并不适用

于无性繁殖的微生物。微生物不仅存在纵向的遗传

传递，还存在广泛的横向基因转移。目前微生物实

用分类单元 (OTUs) 的确定主要基于核酸序列，最

常见的标准是 70% 以上的 DNA-DNA 杂交或 97%
以上的 16S rRNA 序列相似性

[58]
。这一标准相对大

型生物而言可能显得过于宽泛，如人类与黑猩猩基

因组 DNA-DNA 杂交率高达 98.4% [59]
。

目前对微生物生态学的研究主要依赖于分子技

术。分子技术本身也存在一些问题，如核酸提取偏

好、PCR 偏好等，使得人们经常还是无法准确地获

取微生物群落的真实构成。另外，不同分子技术的

分辨率存在很大差异，当对这些基于不同分子技术

的工作进行比较时就要衡量其分类阶元划分的标

准。基于 DNA 的微生物多样性与形态功能性状难

以对应也是亟待解决的问题之一。尽管人们能够获

取环境中微生物群落的多样性数据，但是采样方案

及研究的时空尺度如何确定仍然是一个很大的问

题。与陆地高等植物群落的调查相比，人们还是无

法做到将一定空间内的所有微生物都收集起来。另

外，相对于微生物的个体大小，很小的空间尺度可

能对微生物来讲就已经是特别宏观的尺度
[60]
。科学

合理的采样方法是研究微生物群落的基础。

虽然微生物生态学在过去十多年得到了快速发

展，但是较之生态学其他领域仍然有较大差距，大

部分工作仍然停留在对微生物群落模式的描述上。

不过令人欣慰的是，过去几年间人们开始关注微生

物群落与动植物的共同点 —— 检验传统的生态学

过程是否在微生物类群内也适用
[47]
。同时，许多研

究者开始利用微生物系统来实验验证生态学与进化

生物学中一些基本理论，例如微生物实验明确表明

物种可能中性共存
[61]
。微生物生态学的长远发展需

要生态学理论的推动。当前的做法大多是将已有的

针对大型动植物的生态学理论 ( 例如中性理论、生

态位理论、生态代谢理论等 ) 直接应用在微生物系

统中。但另一方面，微生物研究反过来也可以进一

步丰富和发展生态学的理论知识体系。生态学家关

心在各个空间和时间尺度上的生态学模式与过程，

很难以大型动植物为研究对象来实施大尺度上和长

期尺度上的研究 ( 尤其是实验工作 )，微生物的生

活史特征使得它们为检验和进一步发展生态学理论

提供了很好的研究系统。

未来微生物生态学的研究需要利用宏基因组

学、转录组学和代谢组学等新兴技术，并结合生物

信息学的发展，全面揭示微生物群落的构建和多样

性形成与维持机制。通过在微生物多样性的时空演

变、微生物多样性与生态系统功能的关系、微生物

多样性对全球变化的响应等方面开展系统深入的研

究，切实加深人们对微生物多样性的认识。
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