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一、主要代表性成果简介：
聚焦农田土壤地力提升的微生物学机制及赋能调控，基于群落生态学理论和方法，揭示土壤微生物多样性的产生机制和生态功能的形成机制；基于生态生理学理论，挖掘核心沃土功能微生物类群；开发人工赋能材料，精准调控土壤微生物，促进农田生态系统的可持续性。迄今在Nature Sustainability, Nature Ecology & Evolution, Nature Cities, Nature Reviews Microbiology, Nature Communications, Nature Plants, PNAS, Science Bulletin, Global Change Biology, Microbiome, npj Biofilms and Microbiomes, Engineering, ES&T, SBB以及土壤学报、生态学报、微生物学报等国内外顶级刊物上发表文章130余篇。
[bookmark: pindex114]二、代表性案例
案例一、揭示农田土壤微生物多样性产生机制和生态功能形成机制
针对农田地力提升过程中土壤微生物多样性产生机制和生态功能形成机制不明，开展多时空尺度的系统性研究。引入群落生态学理论与方法，发现群落的物种谱系距离能够更好的反映多样性与生态功能的组成。关于多样性，在非生物学机制上，气候条件、耕地质量和土壤地力是全球、区域和局域尺度下农田土壤微生物多样性产生的环境主控因子；高土壤地力具有丰富度高且均一性好的群落谱系性。物种互作是重要生物学机制。信息素介导的互利共生能够促进物种扩散，增加多样性；竞争排斥能强化环境过滤，塑造物种丰度，最终产生多样性。关于生态功能，“生态位互补效应”和“选择效应”协同控制多样性而影响生态功能。扩散过程产生更多性状的微生物种群，形成生态位互补，促进生态功能的多样化；选择效应则是环境因子筛选优势物种，优势物种改变土壤环境，缓解互作物种所受到的环境胁迫，最终主导整个群落的生态功能。以上两个效应的平衡既能增加土壤微生物的稳定性，又能强化生态功能。在动态生态位机制的驱动下，土壤微生物“群落构建-多样性-生态功能”处于互馈状态，在高土壤地力下呈现“马太效应”，有助于农田土壤地力的进一步提升。本研究对土壤微生物推动农田地力提升的认知提供新理论和新视角。
案例二、挖掘农田沃土核心功能微生物群，创建纳米赋能调控措施
针对农田沃土核心微生物功能群的认知与调控不足，基于我国10个长期定位试验的联网分析，发现芽孢杆菌是农田土壤地力提升的重要核心功能群。芽孢杆菌具有丰富的生态功能，能够通过提高土壤中养分和碳素的有效性，形成以其为核心的沃土核心功能群。整合我国亚热带多个长期定位实验，发现放线菌是土壤秸秆降解的关键菌群，特别在低肥力土壤中。基于生长速率和底物利用效率间Trade-offs的生活史策略理论，发现放线菌将更多的底物碳源用于合成胞外碳水化合物水解酶，而非自身生长繁殖，进而使得虽然其数量少，但秸秆降解能力强；该生活史策略受到土壤地力的反向调控。进一步创制绿色纳米铁赋能材料，4年的定位实验表明该材料能够刺激水稻土中芽孢杆菌和放线菌的丰度和生态功能，以及精准调控碳氮循环过程的其它多个核心微生物群，进而降低温室气体排放，固持更多养分和碳素于土壤中，提高作物产量和促进土壤地力提升。本研究深化对农田沃土功能群及其生态生理学机制的认知，为调控土壤微生物促进农田地力提升和土壤健康提供理论基础和技术支撑。
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四、其他代表性成果
申请人多项研究工作被选为亮点在国内外报道：
（1）纳米赋能气候智慧型农业的工作被Nature Sustainability主编选为亮点文章，以Featured Article的形式在期刊主页上置顶，并邀请国际邻域内顶级专家高度点评
（2）土壤病原微生物的工作被Nature Cities主编选为亮点文章，并应邀撰写Research Briefing报道
（3）信息素介导的物种互作对微生物组迁移、定殖和增殖影响的工作被PNAS选为亮点文章，并被美国未来科技网、西班牙iScience网、中国科学院官网和科学院之声报道
（4）应邀在Nature Reviews Microbiology上撰写文章，介绍我国华北平原地力提升微生物学机制的工作，强调有机肥施用对农田地力提升的重要性
（5）纳米材料对土壤微生物生态影响的工作被Environmental Science & Technology选为亮点文章，在期刊网站首页滚动报道
（6）揭示水稻土特定功能微生物群的工作被Soil Science Society of America Journal选为亮点文章，在美国农作物科学协会创办的Crops, Soils, Agronomy杂志上报道
（7）发表在Soil Biology & Biochemistry上揭示我国华北平原地力提升微生物学机制的工作被《参考消息》和《南华早报》报道
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