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新千年伊始, 国际环境微生物权威刊物“Environmental Microbiology”即刊出“水晶球”系列文章, 
多位环境微生物学领域的领衔学者充满热情与期待地对未来环境微生物学的发展进行展望[1]。代表性

的声音来自Mark Planck海洋微生物研究所的Rudolf Amann教授, 他问道, 经过一个世纪的努力, 环境

微生物学家知道的东西可以算作“冰山一角”了吗? 他的答案是, 我们依然远不能很好地描述微生物在

地球生物化学循环关键部分的催化作用。于是他呼吁跨学科合作, 呼吁“想大事(Let’s think big!)”。MIT

的 Ed DeLong 教授则提出了“微生物系统科学”的概念, 呼吁整合技术手段, 获得对自然生态系统的全

面认识。 

在 20 世纪的大部分时间里, 微生物学家依靠传统的富集培养和分离鉴定技术, 孜孜不倦地从这颗

星球上相对比较容易接触的环境中收集形形色色的微生物。70 年代, 分子生物学的发展及其在微生物

生态学中的应用开启了微生物学发展的新纪元。1977 年, Carl Woese 根据核糖体小亚基 RNA 序列分析, 

提出了生命的“三域学说”, 发现了被称为“古菌”的第三种生命形式[2]。Woese 的这一具有“里程碑”意义

的工作不仅提供了系统发育学的概念框架和方法, 还奠定了微生物分子生态学的基础。80 年代, 

Norman Pace 采用分子生态学手段研究黄石公园热泉微生物, 发现了大量先前未知的细菌和古菌类群, 

系统发育树上出现了迅速增加的“没有可培养生物体”的分支[3]。在此基础上形成的微生物元(宏)基因组

学概念和方法, 使人们可以绕过传统的分离培养环节, 直接面对特定环境中全体微生物、包括未培养

微生物的所有基因组序列及其蕴含的信息。20 世纪 90 年代后期, 特别是进入 21 世纪以来, 伴随着

DNA 测序技术、生物信息学的飞速进步、微生物基因组序列的“爆炸性”增加、新的微生物采集和分析

技术、新概念微生物培养手段、原位微生物监测和分析方法等不断涌现与完善, 地球上“未看见的多 

数[4]”所展现的巨大物种与代谢多样性让人眼花缭乱。“冰山一角”已经显现, 微生物学家终于可以开始

考虑盘点地球上微生物的种类, 进而尝试回答微生物与地球环境相互作用、生命与地球共进化这一终

极问题。 

我国很早就开展了极端及特殊环境微生物元基因组学研究, 在环境微生物及地微生物学领域长期

近距离跟踪国际前沿, 并在近期实现了多方面的创新突破。近年来, 我国科学家在海洋、土壤、湿地、

湖泊等环境微生物的研究中取得了一系列具有国际水平的成果。同时, 与国外同行一样, 国内微生物

学家也一直在探寻如何通过学科交叉、技术整合, 在大尺度时空范围研究和认识微生物与地球环境的
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相互作用。大约 10 年前, 中国科学院微生物研究所微生物资源前期开发国家重点实验室就提出开展

“典型生境微生物的系统科学研究”; 2011 年夏天, 国内二十多位微生物学、地球科学、生物信息学等

领域的学者齐聚北京, 经过研讨, 提出了“典型生境重要地球元素循环的微生物驱动机制(简称微生物

地球)”的研究设想; 当年秋天, 在基金委咨询专家会议上, 上述想法获得了鼓励和好评; 2012 年 8 月, 

基金委在贵阳举办“双清论坛”, 国内外微生物学、地球科学、基因组学、生物信息学等学科的三十多

位学者, 以典型生境重要地球元素循环的微生物驱动机制为主题进行深入探讨。他们表示, 国内全面

启动该项研究的时机已基本成熟, 并且认为, 此类研究代表了微生物学最具前景的热点领域, 将为我

国微生物学界提升影响力提供难得的机遇。 

本期《微生物地球专刊》是参加贵阳会议部分学者应邀撰写的综述文章之集合。从这些文章中, 读

者可以了解到微生物与地球环境相互作用研究的最新进展和发展态势, 同时还能感受到撰稿人对这一

激动人心的研究领域的巨大热情和期望。 
值此专刊出版之际, 我谨向《微生物学通报》主编赫荣乔先生、特邀编辑金城先生表示谢意, 感

谢他们在本专刊策划、组织和审稿过程中表现出的很高的学术判断力和专业水准; 向所有为本专刊提

供稿件的同事鞠躬, 感谢他们百忙之中拨冗分享他们对所探讨问题的深刻理解。 
 
 

黄力 
2012 年 12 月 31 日·北京 
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