
 

                                     2022, 30 (12): 22353, pages 1–12 

  doi: 10.17520/biods.2022353 

                                                               

—————————————————— 
收稿日期: 2022-06-28; 接受日期: 2022-08-30 
基金项目: 第二次青藏高原综合科学考察项目(2019QZKK0306; 2019QZKK0308) 
* 通讯作者 Author for correspondence. E-mail: zhanglm@rcees.ac.cn 
 
 https://www.biodiversity-science.net

土壤原生生物多样性及其生态功能研究进展 

姚保民1,2, 曾青1,2, 张丽梅1,2* 
1. 中国科学院生态环境研究中心城市与区域生态学国家重点实验室, 北京 100085; 2. 中国科学院大学, 北京 100049 

摘要: 原生生物广泛分布在土壤和不同生境中, 其数量庞大、种类繁多, 在生态系统物质循环和能量流动以及维持土壤和植

物健康中起着举足轻重的作用。与土壤其他生物类群相比, 原生生物分类体系和生态类型复杂, 分类鉴定困难且分子检测技

术不够成熟, 目前对原生生物的认识相对不足。本文对当前原生生物的相关研究进展进行了总结和梳理, 系统阐述了原生生

物的分类系统和营养功能群特征、土壤原生生物的多样性分布特征及影响因子, 重点介绍了原生生物群落在参与土壤养分循

环、维持土壤和植物健康等中的功能作用, 并对未来的研究方向与应用前景进行了展望。对土壤原生生物的研究有助于我们

深入认识土壤生物多样性资源, 并进行保护性地开发和利用, 维护土壤和生态系统健康。 

关键词: 原生生物; 分类群; 生态功能; 食物网; 土壤健康 

姚保民, 曾青, 张丽梅 (2022) 土壤原生生物多样性及其生态功能研究进展. 生物多样性, 30, 22353. doi: 10.17520/biods.2022353. 
Yao BM, Zeng Q, Zhang LM (2022) Research progress on the biodiversity and ecological function of soil protists. Biodiversity Science, 30, 22353. doi: 
10.17520/biods.2022353. 

Research progress on the biodiversity and ecological function of soil protists 
Baomin Yao1,2, Qing Zeng1,2, Limei Zhang1,2* 
1 State Key Laboratory of Urban and Regional Ecology, Research Center for Eco-Environmental Sciences, Chinese Academy of 
Sciences, Beijing 100085   
2 University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049 

ABSTRACT 

Background & Aims: Protists are widely distributed in soil and throughout different habitats with high abundance and 
diversity. They play important roles in nutrient cycling and the energy flow of ecosystems, as well as maintaining soil 
and plant health. Compared with other microorganisms and fauna in soil, protists have received little attention until 
recently, and the study on their classification and molecular detection are largely challenged due to their complex 
taxonomy systems and ecological types. 
Progresses: This review systematically summarized and sorted out previous research on soil protists. The research 
progress on the taxonomic systems of protists, properties of different trophic functional groups, the distribution pattern, 
and the influencing factors of soil protists were summarized. Then the ecological functions of protistan communities in 
participating in soil nutrient cycling and maintaining soil health were further highlighted. The main factors that drive the 
construction of protistan community was clarified, and the prospect and application prospect were further put forward. 
Prospects: The future perspectives and research efforts towards taxonomic classification, biodiversity, ecological 
function, and applications of soil protists need to be explored. 
Key words: protists; taxonomic group; ecological functions; food web; soil health 

原生生物(protists)是指除植物、真菌和动物外

的显微级真核生物, 其细胞结构、繁殖方式和生活

史与其他真核生物显著不同(宋微波, 2007; Geisen 

et al, 2018)。原生生物的系统发生分类通常被认为

•综述•   土壤动物多样性: 物种与群落研究专辑
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是并系或多系群, 而非单系群(宋微波, 2007; Geisen 

et al, 2018)。1830年, 德国生物学家格奥尔格·奥古

斯特 ·戈德弗斯第一次使用 “protozoa” (希腊语

“proto”代表“初始的, 最初的”, “zoa”代表“动物”)来

指代诸如纤毛虫(ciliates)等生物, 意为最初级的动

物(宋微波, 2007)。1866年, 德国生物学家恩斯特·海

克尔首次将原生生物命名为“protista”, 意为“包括

原生植物和动物在内的原生生物”, 将其与植物界

和动物界进行区分(宋微波, 2007)。现代生物分类学

已不再使用“protista”和“protozoa”这两个词指代原

生生物类群, 更多用protists指代, 而protozoa则用

于指代原生动物。 

原生生物类群庞大, 早期有关原生生物的研究

主要集中在水环境中, 近些年通过分子生物学技术

的应用, 发现原生生物广泛分布在自然界的各种生

境中, 包括土壤、冰川、火山沉积物等(Geisen et al, 

2018)。据估计, 原生生物的物种数量为1.46 × 105 

–1.66 × 106种 , 但目前已知的物种仅约4万余种

(Moon-van der Staay et al, 2001; Adl et al, 2005; Not 

et al, 2009; Geisen et al, 2018), 大量的原生生物还

未被认知。对原生生物的研究迄今已有300多年历

史, 研究方法也从早期的直接观察法和培养方法, 

发展到BIOLOG微平板、磷脂脂肪酸(phospholipid 

fatty acid analysis, PLFA)、流动细胞仪、显微技术和

第二代高通量测序技术(high-throughput sequencing, 

HTS)等(Zelles, 1999; Stefanowicz, 2006; Geisen et al, 

2017; 韦中等, 2021), 极大促进了对原生生物的分

类、多样性、分布特征及其生态功能等的认识。本

文对近年来有关土壤原生生物的研究进展进行了

总结和论述 , 回顾了原生生物分类系统的发展 , 

概述了生物、非生物因素对原生生物群落组成及群

落构建的影响, 总结了原生生物在生态系统中的

功能作用及其提供的服务, 并对未来研究方向和

应用潜力进行了展望。 

 

原生生物的分类系统一直存在争议, 迄今仍没

有统一的分类体系。Butschli是第一位建立原生动物

分类系统框架的学者, 其在1889年首次将原生动物

分为4纲8个亚纲, 即肉足纲、孢子纲、鞭毛纲和纤

毛纲(宋微波, 2007)。随着对原生生物超微结构认识

的增加, 1985年, 国际原生生物动物学会将原生动

物亚界分为6个门, 即肉足鞭毛门、盘蜷门、顶复门、

微孢子门、粘体门和纤毛门, 并进一步分为28个纲, 

建立了较为系统的原生动物分类体系 (宋微波 , 

2007)。此后, 随着对原生生物形态学、分子生物学

和进化的深入认识, 原生生物界又被划分为5个亚

界30多个门(包括菌藻植物超门和囊泡虫超门) 70多

个纲。其中, 5个亚界指: (1)原生动物亚界, 如根足

门、鞭毛虫门、孢子虫门等; (2)原生植物亚界, 如

硅藻门、绿藻门、褐藻门等; (3)原生菌亚界, 如黏

菌门、卵菌门等; (4)囊泡藻亚界, 如纤毛虫门、顶

复门、有孔虫门等; (5)古虫亚界, 如眼虫门、后滴

门等(宋微波, 2007; Geisen et al, 2018)。基于近年不

断增加的DNA序列和电子显微镜超微结构信息, 有

学者提出了新的“超群”分类系统, 建议将原生生物

划分为泛植物超群、不等鞭藻超群、囊泡虫超群、

有孔虫超群、Hacrobia超群、后鞭毛生物超群、皮

胆虫超群、变形虫超群、陷摄虫超群和无根虫超群

等十余个超群。其中, 不等鞭藻超群目前已知的物

种约有25,000种, 泛植物超群、囊泡虫超群和有孔

虫超群均有10,000余种, 变形虫超群(2,400余种)、陷

摄虫超群(2,300余种)和后鞭毛生物超群(300余种)

相对较少(Caron et al, 2017)。尽管该分类系统更好

地反映了原生生物的系统进化关系, 但由于很多超

群可能同时包含不同营养类型或不同生活方式的

原生生物类群, 如不等鞭藻超群既包含自养型的硅

藻、褐藻等, 也包含异养型原生生物卵菌、太阳虫

(actinophryds)等(Caron et al, 2017), 增加了原生生

物分类复杂性。因此现阶段原生生物分类系统的划

分仍在不断发展和修正中。 

原生生物无论是体型和细胞结构, 还是生活方

式和营养类型等都异常丰富, 几乎涵盖了所有类型, 

因此很难描述其群落的共同特征并使用统一的分

类标准。如原生生物体型大小可以跨越6个数量级, 

从比许多细菌小的微米级微孢子虫(microsporidia)

到厘米级大的有孔虫 , 甚至到超过1 m的黏菌

(Geisen et al, 2017, 2018)。其细胞结构也有较大差异, 

如变形虫(amoeba)只含原生质膜, 而硅藻和放射虫

(radiolaria) 等有坚硬的细胞壁 ( 宋微波 , 2007; 

Geisen et al, 2018)。根据运动方式不同, 又可将原生

生物分为不动的孢子虫、有限运动的卵菌和黏菌以

1  原生生物分类系统和营养功能类群 
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及可以自由运动的鞭毛虫 (flagellate)等 (宋微波 , 

2007; Geisen et al, 2018)。 

原生生物的营养方式多样, 包括自养型、腐生

型、共生型和吞噬型, 不同营养型的原生生物在土

壤食物网中扮演着不同的生态功能“角色” (Geisen et 

al, 2018)。因此, Geisen等(2018)基于原生生物的营

养类型将其划分为异养型原生生物和光合自养型

原生生物。其中, 异养型原生生物在原生生物中占

有绝对优势, 根据生活方式不同又可进一步划分为: 

异养吞噬型原生生物 (heterotrophic phagotrophic 

protists)、异养寄生型原生生物(heterotrophic parasitic 

protists) 和 异 养 腐 生 型 原 生 生 物 (heterotrophic 

saprophytic protists)三类(表1)。其中, 异养吞噬型原

生生物主要有鞭毛虫、纤毛虫和变形虫三大类。鞭

毛虫顾名思义是指细胞周围存在鞭毛的一类原生

动物, 其鞭毛不仅是运动的细胞器, 也是感觉细胞

器, 并有助于将食物颗粒引导到细胞体内进行摄取, 

通常为1–4个鞭毛(大多为2个) (Mitchell, 2007)。纤

毛虫是唯一被证明是单系的原生动物 (Foissner, 

1998), 隶属于囊泡虫超群。纤毛虫的细胞特征在于

具有两种类型的核(大核营养、小核生殖), 其纤毛具

有一定的刚性和柔性, 可作为运动器, 通常沿细胞

体成排排列数百个短纤毛或棘毛(Foissner, 1998; 

Dunthorn et al, 2015)。变形虫是具有柔性细胞形状

的生物, 多数物种靠细胞内原生质的流动形成瞬时

延伸的伪足来移动和摄取食物 (Smirnov et al, 

2011)。异养寄生型原生生物主要寄生于动植物等真

核生物的细胞内部, 对动植物造成健康风险。孢子

虫门是异养寄生型原生生物最主要的类群, 如隐孢

子虫(Cryptomycota)常寄生于原生生物藻类、变形虫

等细胞内, 也可引起人体感染(Corsaro et al, 2014)。

异养腐生型原生生物被认为是低等的真菌或者是

真菌的祖先, 主要有卵菌和黏菌两大类, 可以行使

类似于腐生真菌的生态功能, 对土壤有机质的分解

具有重要作用(Neuhauser et al, 2014)。此外, 一些绿

藻失去了光合作用能力 , 也会演变成腐生菌

(Figueroa-Martinez et al, 2015)。光合自养型原生生

物通常具有光合色素, 通过光合作用合成有机物供

其生命活动所需, 如硅藻、褐藻、绿藻、鞭毛藻和

黄藻等(表1) (Zancan et al, 2006)。尽管光合自养型

原生生物仅占原生生物的一小部分, 但据估计海洋

和陆地上约1/4的光合作用来自自养型原生生物

(Falkowski, 2002; Geisen et al, 2020; 韦中等, 2021)。 

 

原生生物在不同环境条件下广泛分布, 其分布

除受环境因素如水分、温度、pH值以及土壤养分等

的影响外, 也受土壤生物因素诸如生物间的竞争、

捕食者-被捕食者以及腐生食物、寄生宿主等影响, 

具体如下。 

2.1  环境因子 

2.1.1  水分 

土壤水分是控制土壤中原生生物多样性、密度

和种群构成的关键因素。在大尺度范围上, 土壤原

生生物的群落结构主要由土壤水分含量决定

(Oliverio et al, 2020), 这与全球尺度上细菌群落主

要由pH值驱动有所不同(Delgado-Baquerizo et al, 

2018)。土壤水分不但给原生生物创造了摄食和生存

的良好环境, 而且还是原生生物完成生长繁殖和能

量物质转换的重要载体媒介。有研究表明, 异养型

原生生物多样性随着土壤水分含量(田间持水量的

30%、50%、70%)的增加而增加, 在持续潮湿的土

壤环境中多样性最高(Geisen & Cornelia, 2014), 但

某些类群(例如, 双叶细胞黏菌)的多样性在湿季和

干季的交替变化下更高(Cavender et al, 2016)。具有

不同生活方式和体型的原生生物分类群对土壤水

分的耐受性明显不同, 体型大的变形虫通常比体型

小的鞭毛虫更易受到干旱的影响(Geisen & Cornelia, 

2014)。在干旱胁迫下, 多数原生生物会因为细胞失

水、体积逐渐缩小、细胞质的粘性逐渐增强、流动

性逐渐减弱而产生自噬行为, 从而使得诸如线粒

体、核糖体等细胞器及质膜被逐步降解和同化, 并

进而形成具有保护性功能的胞囊(宋微波 , 2007; 

Geisen et al, 2018)。胞囊具有降低生命活动代谢的

作用, 可以有效抵抗干旱、极端温度和高盐度等造

成的细胞严重缺水, 并且当水分再次充足时, 原生

生物可以在短短数小时内进行脱胞囊、摄食、生长

和繁殖, 因而胞囊的形成是原生生物应对极端缺水

环境的一种自我保护机制(宋微波, 2007)。 

此外, 过量的水分会导致土壤处于缺氧状态, 

而在缺氧条件下, 土壤中的原生生物增长率不到有

氧条件下的25% (Fenchel & Finaly, 1990)。不同原生

2  土壤原生生物群落分布的影响因子 
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表1  土壤原生生物的主要类群及其特征(改自Geisen等, 2018) 
Table 1  The main groups of soil protists and their characteristics (modified from Geisen et al, 2018)  

分类 

Classification 

主要类群 

Main groups 

主要类群特征 

Main groups characteristics 

异养型原生生物 Heterotrophy protists 

 

变形虫: 大多单细胞; 无永久运动器, 靠伪足运动。 
Amoeba: Mostly unicellular; without permanent motile organelles, and rely on 
pseudopodia for movement. 

 

纤毛虫: 单细胞, 具有双核; 靠纤毛运动器运动。 
Ciliophora: Unicellular, dual-nucleated; moved by cilia. 

异养吞噬型原生生物 
Heterotrophic phagotrophic protists

 

鞭毛虫: 单细胞; 鞭毛既是运动器也是感应器, 一般1–4个, 大多2个。 
Flagellate: Unicellular; flagella are both motor organs and sensing organs, generally 1–4, 
mostly 2. 

 

簇虫: 寄生于各类无脊椎动物, 包括节肢动物和环节动物的消化道内。 
Gregarine: Parasitic in the digestive tract of various invertebrates, including arthropods and 
annelids. 

异养寄生型原生生物 
Heterotrophic parasitic protists 

 

孢子虫: 单细胞; 不移动; 孢子的顶端包含一个复杂的细胞器复合体。 
Apicomplexa: Unicellular; don’t move; the apex of the spore contains a complex organelle 
complex. 

 

卵菌: 能有限运动, 多为植物专性腐生菌, 有菌丝体, 既可进行有性生殖也可以无性

生殖。 
Oomycetes: Capable of limited movement, most of them are plant obligate saprophytes 
with mycelium, which can reproduce both sexually and asexually. 

异养腐生型 
Heterotrophic saprophytic protists 

 

黏菌: 能有限运动, 沿着多核原生质团流动, 运动摄食方式类似变形虫。 
Eumycetozoa: It has limited movement, flows along multinucleated protoplasm, and feeds 
in a similar way to amoeba. 

自养型原生生物 Photoautotrophy protist 

 

硅藻: 单细胞; 特有的二氧化硅双层外壳, 含叶绿素a和c。 
Diatom: Unicellular; characteristic silica double-layered shell, contains chlorophyll a and c.

 

海藻: 多细胞; 含叶绿素a和c。 
Trebouxiophyceae: Multicellular; containing chlorophyll a and c. 

光合自养型原生生物 
Photoautotrophy protists 

 

绿藻: 单细胞或多细胞; 含叶绿素a和b。 
Green algae: Unicellular or multicellular; containing chlorophyll a and b. 

 
生物类群对缺氧的耐受性不同, 某些物种需要氧气, 

但可以通过渗入承受暂时的缺氧, 例如, 榴弹虫

(Coleps)、滴虫(Monas)、多核变形虫(Pelomyxa)和

喇叭虫(Stentor)等可以在较低溶氧量的土壤中生存,

但其代谢速率、繁殖能力会下降(Schwarz & Frenzel, 

2003)。也有少量的原生生物可耐受缺氧条件并对

O2敏感, 例如, 轲氏异毛虫(Allotricha curdsi)多营

厌氧生活, 也可耐受低氧条件, 但寄生型原生生物

则为严格厌氧生活(Foissner, 1998)。另一方面, 过量

的水分还会导致土壤中CO2含量增加, 有研究发现

鞭毛虫的相对丰度与CO2含量呈显著的正相关关系, 

而变形虫与CO2含量呈负相关关系(田佳玉, 2012)。 
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2.1.2  温度 

土壤温度是影响土壤中原生生物群落多样性

和丰度的关键因子之一。一般而言, 大多数原生生

物能在0–40℃的范围内生活 , 最适温度一般在

15–25℃ (田佳玉, 2012)。但不同的原生生物群落对

土壤温度的响应不同, 如Opperman等(1989)研究表

明, 在5℃时土壤中异养鞭毛虫占优势, 而在23℃

时变形虫占主导地位。对大多数原生生物来说, 温

度超过40℃会导致其死亡, 而低温危害不大。但也

有一些原生生物能在冰点生活, 例如腰鞭虫的几个

属(如Amphidinium、Gymnodinium和Glenodininum)、

纤毛虫(如Antarcticus)以及一些金藻可以在0℃或

–2℃左右的环境中生存, 而放射太阳虫(Actinophrys 

sol) 、 伪 尖 毛 虫 (Oxytricha fallax) 、 斜 管 虫

(Chilodonella sp.)和纤毛虫中的Trimyema minutum

等可以在35–50℃的高温环境中生存, 并有较高的

生长繁殖速率(宋微波, 2007)。 

水分是影响原生生物群落大尺度分布的决定

性因素(Oliverio et al, 2020), 温度则可通过调节土

壤水分含量进而影响原生生物的群落组成(Geisen 

et al, 2018)。在全球尺度上, 温度较高的热带和干旱

地区主要以寄生型(如棘阿米巴属(Acanthamoeba 

sp.))和光合自养型(如原生生物藻类)原生生物为主

(Stefan et al, 2014; Oliverio et al, 2020)。而在温度适

宜的森林和中纬度地区土壤中, 节肢动物寄生虫、

纤毛虫、孢子虫和变形虫等类群丰度较高(Stefan et 

al, 2014; Seppey et al, 2017)。此外, 基于增温模拟气

候变暖的研究表明, 气候变暖带来的土壤水分减少

会使原生生物的丰度降低7.5% (Wu et al, 2022)。这

些研究表明, 未来气候变暖是导致原生生物多样性

丧失的一个主要驱动力。未来气候变化对土壤原生

生物群落的影响及其引起的土壤生物食物网结构

和功能的级联变化值得关注。 

2.1.3  土壤pH值  

土壤pH值作为土壤中微生物生命活动的重要

化学指标, 会显著影响原生生物维持生命活动所需

底物的化学形态、浓度和可利用性(Kemmitt et al, 

2006), 并进一步影响原生生物的密度、多样性、物

种组成以及群落分布等(Dupont et al, 2016; Lara et 

al, 2016)。在一定范围内, 多数原生生物的丰度通常

会随着土壤pH值的降低而下降(宁应之和沈韫芬, 

1998)。也有研究发现光合自养型原生生物多样性会

随着pH值的升高而下降(Antonelli et al, 2017)。如纤

毛虫和孢子虫丰度会随着pH值的升高而升高, 而

不等鞭藻的丰度则会随着pH值的升高而降低

(Oliverio et al, 2020), 有壳肉足虫在pH值较低的高

腐殖质土壤中具有更高的丰度(Dupont et al, 2016)。

此外, 不同类群的土壤原生生物对pH值的耐受范

围也有所不同, 多数原生生物可以在相对较宽的

pH值范围(4.0–9.0)内生存, 而在过酸(pH < 4.0)或过

碱(pH > 9.0)环境中, 其生命活动会受到严重抑制

甚至难以存活, 比如僧帽肾形虫(Colpoda cucullus)

最低耐受pH值是3.3, 鞭毛虫类为3.5, 变形虫类为

3.9 (田佳玉, 2012)。然而在全球尺度上, 土壤原生生

物群落的丰度和多样性受土壤pH值的影响较小

(Bates et al, 2013; Oliverio et al, 2020), 与细菌群落

主要受 pH值影响不同 (Delgado-Baquerizo et al, 

2018), 这可能与多数原生生物具有较宽的pH值适

应范围有关。 

2.1.4  土壤养分 

土壤原生生物丰富的物种多样性与其生存土

壤的高度异质性紧密相关。土壤的各种团粒结构、

孔隙、植物凋落物的有机残体以及植物根系等为土

壤原生生物提供了适宜的栖息地、丰富的养分资源

和生存繁殖必需的微环境(Geisen et al, 2018)。氮、

磷是原生生物维持生命活动所必需的营养元素

(Acosta-Mercado & Lynn, 2004; Antonelli et al, 

2017)。在一定范围内, 土壤有机质、总氮和总磷含

量越高, 原生生物的多样性和丰度也越高(宁应之

和沈韫芬 , 1998; Acosta-Mercado & Lynn, 2004; 

Bernasconi et al, 2011)。另有研究表明, 土壤有机碳

含量与土壤原生生物功能多样性存在明显的正相

关关系, 土壤高有机碳含量对维持原生生物高功能

多样性至关重要(Yang et al, 2000)。农田秸秆还田也

可通过提高土壤有机碳含量来增加原生生物的多

样性(胡菏等, 2022)。但是, 变形虫的多样性和密度

也会随着碳和磷含量的降低而降低, 这种现象在泥

炭地等营养贫乏的环境中更明显(Mitchell, 2004; 

Krashevska et al, 2014)。 

土壤氮素对原生生物的影响较为复杂。有研究

表明纤毛虫、变形虫和藻类的多样性与丰度会随着

土壤总氮含量的增加而增加 (Acosta-Mercado & 
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Lynn, 2004; Bernasconi et al, 2011)。Singh (1949)也

证实在施用厩肥的农田中土壤变形虫的丰度显著

高于施用化肥的农田, 在不施肥的土壤中最少, 表

明土壤越肥沃原生生物丰度越高。然而, 由于原生

生物群落极其庞杂, 以及土壤的空间异质性和不同

土壤的性质差异较大, 原生生物对土壤养分变化的

响应可能不敏感或者表现出不一致规律。如有研究

发现, 施用氮肥后, 不同类型的农田土壤中原生生

物的alpha多样性显著降低并改变了其群落组成, 表

明原生生物对施肥的响应比细菌和真菌更加敏感

(Zhao et al, 2019)。胡菏等(2022)发现不同原生生物

类群对氮肥施用梯度(100–300 kg/ha)响应不同, 锥

足亚门和丝足虫门的相对丰度会随着施氮量的增

加而增加, 而绿藻门的相对丰度会随着施氮量的增

加而减少, 且氮肥施用降低了农田土壤中原生生物

的整体多样性。而Stapleton等(2005)在苔原土壤的氮

添加实验中发现, 氮的添加(30 g/m2)并未改变土壤

原生生物数量。 

除以上因素外, 土壤中的农药和重金属污染对

原生生物群落的组成和分布也有显著影响, 如肾形

虫在重金属Ni、Cu和Zn污染的土壤中难以生存

(Campbell et al, 1997), 土壤中高含量的Pb、Zn、Cu、

Cd等重金属也会对土壤原生生物产生极大的危害, 

使得原生生物丰度锐减(冯伟松等, 2004)。对土壤盘

基网柄菌(Dictyostelium discoideum)的农药浓度测

试以及纤毛虫的抗重金属测试结果显示, 当农药和

重金属浓度逐渐升高时, 原生生物死亡率逐步提高

(Díaz et al, 2006; Amaroli, 2015)。因此原生生物可作

为土壤农药和重金属污染的指示生物(杨再超等, 

2010)。 

2.2  生物因子 

2.2.1  植被 

土壤原生生物的生长与繁殖在很大程度上要

依赖于植物提供的栖息地和基质, 植物多样性不仅

可以改变局部地区小气候(如森林对土壤水分的涵

养以及土壤地表温度的影响), 并通过凋落物或根

系分泌物影响土壤微环境中的养分、pH值、水分、

含氧量和温度等(Acosta-Mercado & Lynn, 2004)。不

同植被下的原生生物群落组成和数量差异极大。如

Bamforth (1980)的研究发现, 在没有植被覆盖的荒

漠土壤中, 原生生物数量极少, 相对丰度最高的变

形虫也只有100个/g湿土, 而森林土壤中的变形虫

和鞭毛虫数量则可达到105–106个/g湿土, 纤毛虫达

5,000个/g湿土; 草地土壤中的纤毛虫数量多但种类

少, 而同区域相邻的苔藓植被下的纤毛虫则是数量

少种类多。另有研究报道不同泥炭藓类型如泥炭

地、泥炭藓和棕色苔藓根际的变形虫群落也有着明

显不同, 且变形虫的物种丰度随着植被功能多样性

的增加而增加(Ledeganck, 2003; Scherber et al, 2010; 

Jassey et al, 2014)。孙焱鑫等(2003)的研究则发现在

玉米根际土壤中的肾形虫、变形虫、波豆虫(Bodo)

和尾滴虫(Cercomonas)显著高于非根际土壤。这些

研究表明植被对原生生物的组成和相对丰度具有

重要影响。 

2.2.2  土壤生物 

除植被外, 土壤中的其他生物, 包括细菌、真

菌、古菌和原生生物不同类群间的捕食、竞争以及

捕食者-被捕食者的关系也是影响土壤原生生物群

落组成的重要因子(图1)。由于原生生物种类繁多, 

体型、生活习性和营养类型差异较大, 在土壤食物

网中占据着不同的生态位。作为被捕食者, 原生生

物也会被土壤中的其他高等动物捕食, 因而受到自

上而下(top-down)的影响。如一些线虫和小的节肢

动物等会捕食土壤中的原生生物, 导致其丰度下降

(Geisen et al, 2018)。同时, 一些小的鞭毛虫和肉足

虫也会被大型肉足虫和纤毛虫所捕食 (宋微波 , 

2007)。作为捕食者, 原生生物的群落组成和多样性

受其他低等生物如细菌、真菌和古菌等自下而上

(bottom-up)的影响。如有研究表明, 在食源性细菌

丰度低时, 原生生物的生长和繁殖速率也较慢, 随

着细菌丰度的升高, 原生生物的繁殖速率也逐渐加

快, 但当食物浓度达到一定程度后, 其繁殖速率则

不再增加(Beaver & Crisman, 1989)。在由真菌导致

的小麦全蚀病发病土壤中, 嗜真菌的肉足虫数量要

显著高于未发病土壤 (Chakraborty & Waecup, 

1984)。而原生生物对细菌、真菌和古菌等微生物的

捕食也是有选择性的, 如向土壤中加入球形节杆菌

(Arthrobacter globiformis) 和 苏 云 金 芽 孢 杆 菌

(Bacillus thuringiensis)并不会增加土壤原生生物数

量, 只有加入蕈状芽孢杆菌(B. mycoides)孢子和大

肠杆菌(Escherichia coli)后, 土壤原生生物数量才

显著增加(高云超等, 2000)。有趣的是, 除了经典的 
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图1  原生生物群落在土壤食物网和能量流动中扮演着重要角色 
Fig. 1  Protists community plays an important role in soil food webs and energy flow 

 
自上而下的食物链, 原生生物还存在着自下而上的

捕食行为, 如一种非常常见的有壳变形虫可以通过

群体协作主动捕食更大的线虫来生长繁殖(Geisen 

et al, 2020)。可见, 土壤原生生物与不同营养级食物

网成员之间, 以及原生生物不同类群间存在着复杂

的相互作用, 这种相互作用深刻地影响着原生生物

群落的组成和多样性。 

 

3.1  广泛参与土壤生态系统养分和物质循环 

土壤中原生生物种类众多、功能多样, 它们可

以促进动植物残体分解、土壤有机物矿化以及碳、

氮、磷等营养元素的释放, 对提高土壤生物代谢活

性, 维持土壤生物多样性和生态系统稳定等方面都

有着积极的作用(图1) (朱永官等, 2021, 2022)。光合

自养型藻类原生生物作为生产者, 在土壤碳的固定

中起着重要作用, 而异养型原生生物在碳的矿化作

用中起着重要作用(Oliverio et al, 2020)。有研究表

明, 原生生物的异养呼吸占土壤异养呼吸的6%左

右(细菌、真菌是主要贡献者, 占91%) (陈素芬和徐

润林, 2003), 但当细菌和原生生物一起培养时, 总

呼吸效率比二者单独培养更高, 表明原生生物和细

菌的相互作用会增加矿化作用(Stefan et al, 2014; 

Seppey et al, 2017)。与异养微生物类似, 原生生物

通过对氮的同化吸收和矿化释放而对其循环转化

具有重要意义(Peng et al, 2022)。但原生生物对土壤

氮的矿化作用有别于细菌通过细胞生理代谢将有

机氮转化成无机氮, 它们会排出通过捕食细菌或真

菌获得的多余的氮, 供给其他微生物或宿主植物利

用(Geisen et al, 2020)。有研究表明, 土壤中原生生

物的存在可以增加65%氮的矿化, 并促进植被对氮

的吸收(Kuikman & Van Veen, 1989), 如Woods等

(1982)的研究表明, 当土壤中有原生动物后, 植物

吸氮量增加了75%。此外, 原生生物对硫和磷也有

一定的矿化作用, 可见其广泛参与着土壤中的物质

能量循环过程, 在土壤生态系统中具有至关重要的

作用(Geisen et al, 2018, 2020; Gao et al, 2019)。 

3.2  维持土壤和植物健康 

作为土壤食物网的重要组成部分, 原生生物对

细菌、真菌和古菌等微生物的选择性捕食有利于稀

有微生物类群的增加, 提高微生物组的均匀性和互

补性, 进一步影响土壤微生物群落的组成和功能多

样性(Saleem et al, 2012; 朱永官等, 2022)。如鞭毛虫

对特定细菌的捕食有利于螺旋状及丝状细菌数量

的增加(Geisen et al, 2018), 而纤毛虫对棒状细菌的

捕食有利于长方形细菌的生殖 (Foissner, 1998; 

3  土壤原生生物的生态功能及其应用潜能
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Dunthorn et al, 2015)。同时, 原生生物对某些病原性

细菌和真菌的选择性捕食可直接控制病原体的增

殖, 减少病原菌在土壤中的存活, 对维持土壤健康

具有重要意义(孙新等, 2021; 韦中等, 2021)。如变

形虫对病原青枯菌(Ralstonia solanacearum)的捕食、

肉足虫对全蚀病病原真菌的捕食, 可显著降低土传

病害的发病率(Xiong et al, 2020; 韦中等, 2021)。除

直接捕食外, 原生生物也可通过生态位竞争或分泌

拮抗性的代谢产物抑制病原性细菌和真菌的生长, 

从而减少土传病害的发生(宋微波, 2007; Geisen et 

al, 2018)。如变形虫和肾形虫可通过代谢产物抑制

水稻黄单胞菌(Xanthomonas oryzae)和棉花黄萎病

菌(Vertieillium dahiiae)的生长, 使得土壤更加健康, 

更加有利于水稻和棉花健康生长(棉花产量可提高

30%) (韦中等, 2021)。基于控制实验的研究也发现, 

拟南芥(Arabidopsis thaliana)在含有细菌、真菌和卵

菌的土壤中的生长状况要明显好于没有卵菌的土

壤, 这表明微生物之间的相互作用更有利于土壤健

康, 而不是单一微生物类群(Durán et al, 2018)。 

另一方面, 原生生物可以通过改变根际微生物

的丰度和活性影响微生物与植物的相互作用。如有

研究表明, 原生生物不仅可以促进产生生长素的细

菌生长, 刺激侧根分枝(Brazelton et al, 2008; Krome 

et al, 2010); 也能够增加土壤微生物对养分的矿化, 

为宿主植物提供营养(Gao et al, 2019)。此外, 原生

生物还可以通过对根际细菌的捕食影响植物激素

的释放, 如原生生物摄食的细菌生物量中的氮约

1/3以铵态氮的形式释放到土壤中并被转化为硝态

氮, 增加的氮素可促进植物细胞分裂素浓度增加, 

进而促进植物生长 (Bonkowski & Brandt, 2002; 

Krome et al, 2010)。但有些原生生物也会导致植物

病害的发生, 例如, 锥虫属(Trypanosoma)原生动物

会导致咖啡、椰子等植物韧皮部坏死病(Yang et al, 

2000; Zancan et al, 2006), 疟原虫则可导致植物根

腐病等(Neuhauser et al, 2014)。一些原生生物则会通

过自身细胞中携带的病原体、共生体以及病原性细

菌等导致植物病害发生(Xiong et al, 2020)。总之, 原

生生物可以直接或间接通过改变微生物组组成来

影响植物的感病性和抗病能力, 对原生生物与植物

互作机理的深入认识, 有望为土传病害的防控和土

壤健康的评价提供新的思路和技术方案。 

 

综上所述, 随着近年来研究技术的快速发展和

应用, 对原生生物的生活习性、生理及遗传特性、

形态结构、多样性及其生物地理分布等方面都有了

更加清晰的了解和认识。尤其是近年来, 对原生生

物与土壤不同营养级食物网成员的相互作用, 以及

原生生物在维持土壤生态功能和促进植物健康等

中的重要作用的认识也更加深入。但相比于土壤中

的其他生物类群如细菌、真菌、线虫等, 对于原生

生物的关注和认识仍非常少, 仍需要大量深入的

研究(包括研究技术与方法的创新与开发)。在未来

的研究中, 我们认为还有以下几个方面亟待解决:  

(1)原生生物系统学特征及其分类。原生生物的

分类体系较为复杂, 目前已有的分类体系较多, 分

类标准不统一, 迫切需要建立一个被广泛认可的统

一的分类体系。基于分离培养和形态学的分类工作

耗时长, 对专业技能要求较高, 大大增加了分类鉴

定工作的难度。因此今后的研究需更多地结合高通

量测序、基因组学、宏基因组学等技术开展, 基于

大数据分析和整合构建更为全面的原生生物遗传

数据库, 并更系统地开展对原生生物类群的系统进

化关系及其演化特征等的研究。 

(2)土壤原生生物的多样性及其维持机制。虽然

我们对原生生物群落多样性和分布格局的认识越

来越清晰, 但对于原生生物在全球气候变化和人类

活动背景下的多样性、群落结构及其大尺度上的地

理分布特征和驱动因子的认识尚不够。原生生物的

多样性极其庞大, 目前仍缺乏能够针对土壤全体原

生生物进行PCR扩增的引物, 当前通过单一引物对

原生生物多样性的研究可能存在较大偏差。因此, 

需要开发利用新技术方法, 设计更完整的能够覆盖

大多数原生生物分类群的PCR引物, 或者针对某些

类群设计特异性引物, 深入探究关键原生生物类群

的动力学、种群演替规律及驱动因子, 并揭示原生

生物与其他生物之间的相互作用, 探明不同生态系

统中原生生物多样性的维持机制。 

(3)原生生物的生态功能。除通过高通量测序、

宏基因组学等技术探索更多未知的原生生物类群

外, 仍然需要结合对原生生物的分离培养、鉴定和

生理代谢特性等的深入研究, 验证不同原生生物类

4  展望 
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群的重要功能, 并深入揭示原生生物与动植物以及

其他微生物之间的相互作用关系, 明晰原生生物在

食物网、物质循环、信息交流以及生态系统稳定等

方面所起的作用, 揭示不同生态系统中原生生物所

扮演的生态功能“角色”。 

(4)原生生物的开发与利用。部分原生生物具有

控制病原菌和提高根际免疫的功能, 利用原生生物

对病原菌的选择性捕食以及产抑制病原菌物质的

能力, 可实现原生生物对土传病害的防控与治疗, 

维持农田可持续健康生产。此外, 原生生物因其生

长繁殖速度快、世代时间短、细胞膜直接和外界环

境接触以及对环境变化反应敏感等特点, 常被用作

水体健康评价的指标之一, 在指示土壤肥力和环境

质量方面也有着巨大的潜能(高云超等, 2000; 周可

新等, 2003)。未来需进一步探明通过调控原生生物

和微生物组促进土壤和根际健康的方法和途径 , 

并构建利用原生生物进行土壤健康和污染风险评

价的方法和标准, 为土壤健康和生态系统管理提

供服务。 
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