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土壤原生动物 
——研究方法及其在土传病害防控中的作用* 

韦  中，宋宇琦，熊  武，徐阳春†，沈其荣 
（江苏省固体有机废弃物资源化高技术研究重点实验室，作物免疫学重点实验室，国家有机类肥料工程技术研究中心，江苏省有机固体废弃

物资源化协同创新中心，南京农业大学资源与环境科学学院，南京 210095） 

摘  要：原生动物是原生生物的一种，是土壤食物网中的消费者，能捕食细菌和真菌等其他微生物。除了对土壤微生物群落

和物质循环产生重要影响外，根际原生动物与细菌、真菌等土壤微生物共同组成生物网络屏障，并在抵御土传病原菌入侵作

物根系的过程中发挥着重要作用。然而，相对于根际有益细菌和有益真菌，国内外关于原生动物防控土传病害的效果及作用

机制的研究非常有限。本文梳理了土壤原生动物在土传病害防控中的效果、作用机制及其相关研究方法，并对未来原生动物

的研究和应用作出了展望。呼吁更多学者关注土壤原生动物及其在生态系统中的功能，挖掘其在土壤健康和农业可持续发展

中的重要价值。 
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Soil Protozoa: Research Methods and Roles in the Biocontrol of Soil-Borne 
Diseases 

WEI Zhong, SONG Yuqi, XIONG Wu, XU Yangchun†, SHEN Qirong 

(Jiangsu Provincial Key Lab for Organic Solid Waste Utilization, Key Laboratory of Plant Immunity, National Engineering Research Center 

for Organic-based Fertilizers, Jiangsu Collaborative Innovation Center for Solid Organic Waste Resource Utilization, College of Resources 

and Environmental Sciences, Nanjing Agricultural University, Nanjing 210095, China) 

 

Abstract: Protozoa are a type of protists that act as consumers in the soil food web preying on other microorganisms such as 

bacteria and fungi, even nematodes. Soil protozoa are known to have an important impact on soil microbial communities and 

elements cycling. Recent studies reveal that soil protozoa might act, together with some soil microorganisms, such as bacteria, 

fungi, etc. forming a biological network barrier and playing an important role in defending plant roots from invasion of soil-borne 

pathogens. Relative to the researches on beneficial bacteria and fungi, much less have been done on effects and mechanisms of 

soil protozoa controlling soil-borne diseases, either abroad or at home. Therefore, this paper calls for more scholars to pay 
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attention to and to study soil protozoa and their functions in the ecosystem, and to explore their important values in soil health and 

sustainable agriculture. To achieve this goal, this paper first introduces soil protozoa and their ecological functions, and especially 

reports on their roles in controlling soil-borne plant diseases. In the next section, this paper summarizes potential mechanisms of 

soil protozoa preventing and controlling soil-borne diseases. 1) Soil protozoa can not only prey direct on pathogens but also 

secrete secondary metabolites that will inhibit growth of pathogen, thus lowering pathogen density and disease incidence; 2) Their 

predation of soil microorganisms could induce the preys to generate more antagonistic compounds, which could help guard them 

from predation and indirectly inhibit growth of pathogens; and 3) Their predation can alter the structure and function of 

indigenous microbial communities. For instance, the highly selective predation behavior of protozoa could form a highly 

competitive microbial community, thus leading to a higher inhibiting effect on invading pathogens. The traditional method of 

studying soil protozoa depends mainly on isolation, culture and morphological observation. With development of the modern 

molecular technology, the research method has changed dramatically. In order to better study protozoa in the soil food chain from 

multiple angles, the third section of this paper summarizes the main methods used in studying biomass, diversity, community 

structure, and ecological functions of soil protozoa, including culturological/morphological methods, identification with biochemical 

methods, modern molecular technology, and screening and counting of protozoa with flow cytometry. Although protozoa play an 

important role in preventing and controlling soil-borne diseases, they have just made their debut on the stage of scientific research, 

waiting for more in-depth researches, as compared to other soil microorganisms. Then, the last section of this paper lists some future 

research topics related to soil biology researchers. 1) Explore diversity and structure of the soil protozoan community and their 

relationships with occurrence of soil-borne diseases; 2) establish technologies for identification, isolation, and culture of crop health 

related protozoa; 3) investigate effects of soil protozoa and other soil organisms on crop health; and 4) strengthen the research and 

development of technologies for collection and exploitation of protozoan resources. 

Key words: Protozoa; Soil-borne disease; Predation; Biological control; Rhizosphere microorganism 

由土壤病原细菌、真菌或线虫等病原物引起的

作物土传病害，是全球作物生产的主要限制因子之

一。近年来，我国土传病害频繁爆发，每年对我国

近 5 亿亩次（1 公顷合 15 亩）经济作物生产造成的

损 失 达 数 百 亿 元 。 以 茄 科 劳 尔 氏 菌 （ Ralstonia 

solanacearum）引起的土传细菌性青枯病为例，目

前我国仅有 4 个省市未报道过该病害，该病原菌能

够侵染番茄、花生、生姜和烟草等几十种重要经济

作物，造成作物减产和重大经济损失[1]。在自然条

件下，植物与土壤微生物之间联系紧密，在根土交

界面——根际蕴含着大量的微生物，它们对植物的

生长和健康有重要影响[2]，促进植物营养元素周转

和激素代谢[3]，辅助有毒有害物质的消减和吸收转

运[4]。土传病原菌一般从根系入侵植物，然而在进

入根内之前，必须要先突破根际土壤微生物组成的

生物屏障，因此认为土壤微生物群落在抵御病原菌

入侵植物根系中发挥重要作用[5]。 

土壤微生物包括细菌、真菌、原生动物和病毒

等微小生物，它们在根际形成复杂的生物互作网络，

对作物的生长和健康有重要的影响。原生动物以细

菌及真菌为食，在土壤食物网中处于初级消费者的

地位，其在防治土传病害方面具有一定潜力。目前，

关于土传病害防控的研究主要集中于有益细菌和真

菌的防控效果及作用机制[6-9]等方面，而原生动物防

治土传病害的研究鲜有报道[10]，我国学者的关注则

更少。本文梳理了土壤原生动物的功能及其在土传

病害防控中的作用机制研究，总结了原生动物的研

究方法，提出了一些值得重视的科学问题和研究方

向，以期引起学者对原生动物及其生态功能的关注

和研究。 

1  土壤原生动物及其生态功能 

1.1  土壤原生动物在原生生物中的分类 

原生生物（protist）是除植物、真菌和动物外的

真核生物。土壤原生生物一般生活在土壤中或土壤

表面覆盖的凋落物中，是土壤食物网的重要成员。

按照其在食物网中的生态系统功能，原生生物被分

为自养型（autotrophic）、腐生型（saprobiotic）、共

生型（symbiotic）和吞噬型（phagocytic）四大类[11]
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（图 1）。世界上大约四分之一的光合作用是由自养

型原生生物进行的。在土壤生态系统中，虽然自养

型原生生物仅占土壤原生生物的一小部分，但它们

对土壤有机碳输入的贡献不可忽略[12]。此外，一些

腐生型原生生物也参与有机物质的降解，在碳氮循

环和养分转化过程中发挥着重要作用[13-15]。预测分

析发现，目前所有已知的原生生物中，有约 15%表

现出共生（寄生或互惠）的生活方式，大多数对其

寄主无明显危害，但其中一些会引起动植物病害[16]，

比如锥虫属原生动物不仅可以引起人类的克氏锥虫

病，还能导致咖啡、椰子等植物韧皮部坏死病[17-18]。

虽然这类有害原生生物所占比例较小，但其风险仍值

得关注。吞噬型原生生物，即原生动物（protozoa），

是土壤食物网中的消费者。在温室种植模式下表现为

鞭毛虫占优势，而室外农田中的肉足虫占比较高[19]。

它们不仅可以捕食细菌，也可捕食真菌[20-21]，甚至

能捕食线虫[22]。Clarke 和 Maddera[23]利用荧光探针

监测网柄菌变形虫（Dictyostelium amoebae）吞噬细

菌时发现，吞噬由变形虫体内的肌动蛋白驱动，被

吞噬的细菌内陷形成密封的吞噬泡，并在新的肌动

蛋白丝推动下进入变形虫体内完成消化过程。基于

其捕食特性，研究者开始探究土壤原生动物在土传

病害防控中的作用效果和机制。 

1.2 原生动物的抑病效应 

土壤原生动物在土传病害防控中的作用研究始

于 20 世纪 60 年代，但相对于土壤细菌和真菌而言，

相关报道非常少。巨型肉足虫能够捕食多种病原真菌

以及非病原真菌的菌丝和孢子等，纤毛虫可降低棉籽

受立枯丝核菌（Rhizoetonia solani）侵染的风险[24]。

Foissner[25]发现，当土壤原生动物存在时，即使加入

植物致病细菌（Bacillus aorideae）也不会影响马铃

薯的正常生长，而不接种原生动物的对照组则在几

天之内发病枯萎。而后 Chakraborty 和 Old[20]的研究

表明，一种 Leptomyxiada 目的变形虫通过裂解小麦

全蚀病病原真菌的菌丝与孢子，进而抑制小麦全蚀

病；原生动物肾形虫的代谢产物可抑制黄萎病菌

（Vertieillium dahiiae），减少侵染率 7%～11%，增加

棉花产量 30%；齿脊肾形虫（Colpda steinii）、僧帽

肾形虫（C. cueullus）或白色变形虫（Amoeba alibda）

可 裂 解 黄 萎 病 菌 菌 丝 或 使 它 的 孢 子 及 菌 核 不 发

芽。应用快速生长的纤毛虫（Gross glockneriaaluta）

可使 12 种病原真菌迅速死亡或形成胞囊[26]。作者

研 究 发 现 在 限 菌 条 件 下 ， 番 茄 根 际 接 种 变 形 虫

Vahlkampfiidae paravahlkampfia 和 Vahlkampfiidae 

naegleria 可以显著降低土传青枯病的发病率（未发

表数据）。 

 

图 1 土壤原生动物在原生生物中的分类地位与生态功能

（改自 Geisen 等[11]） 

Fig. 1  Taxonomic status and ecological functions of soil protozoa 

among protist （modified from Geisen et al[11]） 

2  原生动物防控土传病害的作用机制 

2.1  原生动物直接抑制土壤病原菌 

原生动物可直接捕食根际土壤中的病原细菌或

真菌，降低其数量，进而抑制土传病害发生和发展

（图 2）。Xiong 等[27]通过宏基因组数据共发生网络分

析发现，番茄根际原生动物与病原青枯菌数量之间

呈现负相关关系，推测原生动物可能会直接捕食病

原青枯菌。随后宋宇琦等（未发表数据）通过室内

研究明确了原生动物对病原青枯菌具有很高的捕食

效率，与捕食模式大肠杆菌的效率相当。变形虫在

土壤中捕食小麦全蚀病病原真菌（Gaeumannomyces 

graminis var. tritici）时，首先进行接触，然后捕食

真菌的孢子或完整的真菌，最后直接穿透真菌细胞

壁或通过特殊的食物液泡将其消化[28]。 

除直接捕食作用外，研究发现一些原生动物分

泌的代谢产物也具有抑菌作用。Rosenthal 等 [29]发

现，卡式棘阿米巴（Acanthamoeba castellanii）的代



1 期 韦  中等：土壤原生动物——研究方法及其在土传病害防控中的作用 17 

 

http://pedologica.issas.ac.cn 

谢产物可裂解 9 种革兰氏阳性菌的细胞壁，其功能

代谢产物由 1-己糖胺酶、3-半乳糖苷酶、肽水解酶

及淀粉酶组成。Riekenberg 等[30]发现，溶组织内阿

米巴（Entamoeba histolytica）的 β-N-乙酰基己糖胺

酶能直接参与裂解细菌细胞的过程。Long 等[31]发

现，变形虫也可能利用代谢产物抑制水稻黄单胞菌

（Xanthomonas oryzae）的两个致病变种，而不是通

过直接的吞噬作用。 

此外，在原生动物的捕食胁迫下，病原菌为了

生存，提高耐受性的同时还可能降低其致病性。黏

质沙雷氏菌（Serratia marcescens ssp. marcescens）

是一种机会致病菌，因产生灵菌红素致病因子而在

平板上形成红色菌落，当施加原生动物嗜热四膜虫

（Tetrahymena thermophila）时，出现白色无毒菌落

的频率显著提高，而白色菌株对原生动物捕食的抵

御能力更强，但其致病力却显著降低[32]。 

2.2  原生动物间接抑制土壤病原菌 

原生动物的捕食具有一定的选择性，这可能由

于不同细菌对原生动物的抵御能力不同。原生动物

的捕食可刺激某些细菌产生更多的拮抗物质，而其

中一些拮抗物质对病原菌具有抑制作用，进而减少

病害的发生（图 2）。例如，荧光假单胞菌（Pseudomonas 

fluorescens ） 通 过 产 生 2,4- 二 乙 酰 基 间 苯 三 酚

（DAPG）有效抑制病原青枯菌的生长，从而减弱土

传青枯病的发生[33]。Jousset 和 Bonkowski[34]发现，

当变形虫与荧光假单胞菌共培养时，会促进间苯三

酚衍生物的产生来应对变形虫的捕食，进而提高

DAPG 的分泌。Song 等[35]发现，纳式虫 Naegleria 

americana 与荧光假单胞菌 SS101 和 SBW25 共培养

时，参与环脂肽合成的相关基因 massA、massB 与

massC 的表达均较细菌单独培养的对照组上调两倍

以上。此外，原生动物捕食能刺激细菌产生更多的

次生代谢产物，并对植物免疫产生不同程度的影响。

例如，Jousset 等[36]发现原生动物捕食荧光假单胞菌

CHA0 时，细菌 DAPG、吡咯硝酸盐、氰化氢及焦

磷酸叶黄素合成相关基因的表达会上调，同时通过

影响茉莉酸途径来刺激植物的免疫系统[37]。 

2.3  原生动物改变土著微生物群落结构和功能 

原生动物捕食可引起细菌群落结构的转变，可

能会影响群落抑病功能。研究发现异养鞭毛虫能够

改变细菌的多样性和群落组成，同时影响细菌对营

养物质利用的能力 [ 3 8 ]  。原生动物 Cercomonad 

cercozoa 的捕食改变了细菌群落组成，影响了细菌

群落 14 种核心代谢功能，包括膜转运，尤其是 VI

型分泌系统的相关功能[39]。Rosenberg 等[40]研究土

壤变形虫 Acanthamoeba castellanii 捕食对拟南芥根

际细菌群落组成的影响时发现，变形虫对特定的细

菌类群表现出不同的捕食偏好，尽管变形虫使细菌

的丰度大大降低，但其中活性细菌的相对比例增加，

如细菌群落中的假单胞菌，同时观察到功能基因 

 

图 2 土壤原生动物参与土传病害防控的可能机制 

Fig. 2  The possible mechanisms of soil protozoa to prevent and control soil-borne diseases 
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（gacA）也发生了相应的变化。在稻田土壤系统研究

中，发现在丝足虫的捕食下，变形杆菌被优先捕食，

而胞嘧啶和胸腺嘧啶含量低的革兰氏阳性细菌在原

生动物捕食压力下更占优势[41]。由此可以推测，原

生动物对细菌群落的捕食具有高度的选择性，而由

原生动物捕食胁迫筛选出来的竞争能力强的细菌还

可能有效抵御其他病原菌的入侵（图 2）。 

尽管已有研究者提出土壤原生动物抑制土传病

害的几种机制，但目前并无直接证据证明土壤原生

动物在抑制土传病害中具体如何发挥作用及其发生

条件，也无应用推广抑制土传病害的土壤原生动物

制品，因此，未来尚需加强相关研究。 

3  原生动物的研究方法 

由于方法学上的局限性，相对于细菌和真菌，

土壤原生动物受到的关注较少。传统方法研究土壤

原生动物，主要依赖于分离培养与形态学观察。随

着现代分子技术的发展，土壤原生动物的研究方法

发生了翻天覆地的变化。为了从多角度多功能更好

地研究土壤食物链中的原生动物，本文总结了当前

研究土壤原生动物生物量、多样性、群落结构和生

态功能的几种主要方法，包括培养学/形态学方法鉴

定、生物化学鉴定、现代分子技术手段以及利用流

式细胞仪对原生动物进行筛分和计数。 

3.1  形态学方法 

传统的土壤原生动物分离和培养方法如三级十

倍稀释法[42]、活体培养法[43]等，对于阐明原生动物

的特征和生态功能是非常重要的。由于土壤原生动

物种类繁多、数量庞大，传统的形态学鉴定/培养学

已不能满足当今研究的需要。近年来，培养组学

（culturomics）得到快速发展。Bai[44]于 2015 年建立

了拟南芥叶和根来源的细菌群落纯培养资源库，它

们大部分可被不依赖培养的 16S 扩增子测序稳定检

测到。此外，科研人员开发了一种新的高通量平台

用于大量分离和培养环境中不可人工培养的微生

物，这种平台称为分离芯片[45]。借鉴以上的研究方

法，可建立土壤原生动物培养组学，这对于探明土

壤原生动物群落构成、个体行为与功能以及群落成

员互作具有重要意义。需要指出的是，无菌原生动

物的构建也是当前原生动物与细菌互作研究中的难

题，此处不再讨论。 

3.2  生物化学鉴定 

使 用 BIOLOG 微 平 板 [46] 和 磷 脂 脂 肪 酸

（phospholipid fatty acid analysis，PLFA）法[47]等生

物化学手段来定量描述土壤微生物的多样性和群落

结构组成也是解析土壤原生动物最常用的技术方法

之一。Biolog 分析是一种群落水平生理特性分析方

法，它基于微生物利用碳源能力的不同，利用 Biolog

系统来研究微生物功能多样性。该方法对快速生长

和适合在 Biolog 实验条件下生长的小部分群落成员

有强烈的选择性，而且被测试的底物不能准确地代

表生态系统中的底物类型。因此，Biolog 反应特征

仅能粗略地代表实际土壤微生物群体的底物利用动

力学特征[48]。有研究表明，PLFAs 可定量检测土壤

原 生 动 物 的 生 物 量 [49] ， 常 用 的 原 生 动 物 特 征 性

PLFAs 种类有 20：2ω6、20：3ω6、20：4、20：4ω6、

20：4ω6，9，12，15 和 22：6ω4c[50]，但目前在很

多情况下，仍无法完全确定每种特征脂肪酸与原生

动物群落的对应关系[51]。Mauclaire 等[52]研究表明，

利用 13C 富集的 PLFA 生物标记物与生物量计算法

相结合来统计生物量，是一种在原生动物食物链中

追踪碳通量的合适方法。在土壤微生物生物量的应

用，PLFA 法偏重反映活性微生物的生物量。饱和与

不饱和脂肪酸比（S/M）、反式顺式比（Trans/Cis）、

含 环 丙 基 脂 肪 酸 与 含 前 体 单 不 饱 和 脂 肪 酸 比

（Cy/Pre）和聚羟基丁酸与总脂肪酸比（Ph/T）均为

土壤微生物生理状态和代谢活动方面常用的检测指

标[53]。生化分析方法相对简便、效率高，适用于多

种生态系统，缺点是不同生物之间成分的组成重合、

样品的处理方式等均会影响准确评估摄食信息。 

3.3  现代分子技术 

近年来，土壤微生物学家紧随第二代高通量测

序技术的迅猛发展，也越来越多地使用第二代测序

技术来解析土壤原生动物。通过进化保守基因 18S 

rRNA，可调查土壤食物网中原生动物的群落结构和

多样性。此外，通过原生动物的捕食模式，还可将

传统的原生动物系统分类地位划分至不同的功能群

落，这将大力推动土壤食物链的功能研究。稳定性

同位素探针技术与高通量测序结合，能够定向发掘

土壤食物网中原生动物参与的特定功能，比如，可

追踪土壤食物网中碳的周转和去向[54-55]。此外，宏

转录组测序技术也开始应用到土壤食物网中原生动
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物的检测，但目前关于原生动物分类学信息仍比较

缺乏，需要基于培养的方法来弥补这一空白[56]。随

着分类学信息的完善，无偏见精确定量的 PCR-free

宏基因组测序将会是下一个全面解析土壤食物链中

原生动物群落和功能的技术手段。总之，高通量测

序的应用为研究土壤原生动物提供了前所未有的机

遇，人们对土壤食物链中的微生物分类及其功能的

了解也越来越深入。 

3.4  流式细胞仪技术 

流式细胞仪（Flow cytometer）是对细胞进行自

动分析和分选的装置。它可快速测量、存贮并显示

悬浮于液体中的分散细胞的一系列重要生物物理、生

物化学方面的特征参量，还能预选、优化参量范围进

而分选指定的细胞亚群。流式细胞仪主要以单细胞悬

浮液（球形颗粒最佳）为研究对象，因此起初主要应

用于哺乳动物细胞的常规检测，至 20 世纪 80 年代，

流式细胞仪开始应用于水体浮游颗粒研究[57-58]。原生

动物的流式应用相对其他微生物而言较为复杂，因

为其中不存在可被流式细胞仪识别的特征光合色

素，所以很难将其与其他颗粒区分开来，此外，由

于细菌等引起的背景浓度过高，很难区分原生动物

细胞的信号。近年来，研究者通过染色的方法利用流

式细胞仪测定鞭毛虫或纤毛虫的数量。Zubkov 等[59]

通过 SYBR Green I 染色，利用流式细胞仪测定了

鞭 毛 虫 的 数 量 ； Lindström 等 [60] 将 PicoGreen 、

TO-PRO-1 及 YO-YO-1 三种核酸染料直接加入到分

离 自 水 体 的 纤 毛 虫 样 品 中 ， 发 现 PicoGreen 和

TP-PRO-1 两种染料可将纤毛虫与其他部分区分开，

且后者会使纤毛虫与细菌间差异更明显。Rifà 等[61]

通过采用提高荧光信号的阈值并降低检测电压的方

法将原生动物与细菌的信号区分开，但主要限制条

件是细菌与鞭毛虫的比值不能高于 1 000。由于变形

虫本身的移动与生活习性的复杂性，具体如何应用

流式细胞仪检测变形虫数量有待进一步研究。 

4  展 望 

尽管原生动物在土传病害的防控中发挥着重要

作用，但相对于其他土壤微生物，其相关研究仍处

于起步阶段，尚需大量深入的研究。对于土壤生物

学研究工作者，今后原生动物与土传病害的研究可

从以下几个方面开展。 

（1）揭示土壤原生动物群落多样性、结构及其

与土传病害发生之间的关系。探明土壤原生动物对

作物健康的影响，需结合当前高通量测序等非培养

方法手段，了解不同土壤环境中原生动物的多样性

及群落结构特征，掌握不同土壤生境下主导的原生

动物种类和丰度；揭示水、热等土壤局域环境变化、

施肥、耕作等人类活动以及全球变化等对土壤原生

动物多样性和群落结构的影响。最后，需要通过系

统研究阐明原生动物多样性、群落结构以及关键原

生动物在土传病害发生和防控中的作用机制，尤其

是原生动物在土壤微食物网中的重要贡献，探究其

在调控土壤微生物群落结构和功能中发挥的作用。 

（2）建立与作物健康相关的关键原生动物鉴定、

分离和培养技术。近些年，宏基因组学的快速发展，

使人们对土壤原生动物群落结构和空间分布规律等

有了较好的认知，但可培养原生动物的研究却逐渐

被忽略。传统的土壤原生动物分离和培养方法对于

阐明原生动物的特征和生态功能非常重要，但由于

方法的局限性，难以全面解读原生动物群体的结构

和功能特点。因此，需要基于日益高效低廉的宏基

因测序信息，结合流式细胞仪等设备，逐步建立高

通量的土壤原生动物分离、鉴定、特性研究体系，

为构建土壤原生动物资源库，全面解读关键土壤原

生动物的抑病机制打好基础。 

（3）探明土壤原生动物与其他土壤生物互作对

作物健康的影响。这部分主要有以下几个方面的重

要问题：原生动物是直接影响作物健康还是通过与

其他微生物作用从而间接影响作物健康？原生动物

如何影响土壤微生物群落的组成和互作关系？土壤

原生动物与其他土壤微生物有着怎样的互作关系？

这些互作关系对抵御土传病原菌入侵有什么影响？

这一互作关系是否受到土壤原生动物分类地位、捕

食特性等影响？此外，原生动物的捕食压力是环境

微生物进化的基本驱动力之一，因此，探究原生动

物捕食胁迫下，被捕食者（如细菌）的演化规律和

抵御捕食的机制也非常重要。由于获得无菌原生动

物是一个很大的挑战，在研究原生动物与细菌生态

互作时，通常受到杂菌的干扰。 

（4）加强原生动物资源收集和应用技术研发。

开展土壤原生动物资源库的构建以及功能性原生动

物的筛选、鉴定与保存等工作。同时加强应用技术

研究，比如原生动物的发酵技术、产品形式与技术
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标准、施用方式以及产品的风险评估，形成相对完

善的应用与开发流程。目前我国尚无土壤原生动物

开发利用的公司，但是荷兰 Soil Tech 公司已经开发

出多款原生动物制品（https://soiltech.nl/）。希望相

关部门可以制定相应政策并给予一定资金支持，使

更多科技工作者深入探究原生动物功能开发，让土

壤原生动物在土传病害防控和可持续农业发展中发

挥其更多的作用。 
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