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土壤微生物在法庭科学领域中的应用研究进展 
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摘  要：土壤物证在法庭科学领域的应用由来已久，主要是基于其外观、颜色、元素组成、矿物学

等理化特性及土壤夹杂物等的比对检验。近年来，随着高通量测序技术的发展，法医土壤微生物检

验不再完全依赖于传统培养技术，而是直接挖掘分析土壤中的全部微生物 DNA 信息，并将这些信

息应用于法庭科学领域内的样本比对、土壤物证区域环境推断和溯源研究等，从而凸显出土壤微生

物物证在案件侦查和法庭诉讼方面的巨大价值和应用潜力。本文通过综述国内外有关法医土壤微生

物研究的最新进展，指出了土壤微生物多样性检验在法庭科学领域的应用潜力，分析了法医土壤微

生物群落多样性的影响因素，最后探讨了法医土壤微生物研究中存在的问题和未来的发展方向。 
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Abstract: Soil-related evidence has been used for decades in forensic science. Forensic soil comparison 
test is mainly based on its physical and chemical properties, such as soil appearance, color, elemental 
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composition, mineralogical properties and soil inclusions. Recently, with the development of 
high-throughput sequencing technology, independent of the traditional culture techniques, microbial 
communities could be directly tested and analyzed through all its DNA information in the soil. Then we 
use this information for sample comparison or source speculation in mock or real case. This highlights the 
great value and potential application of soil microbial evidence in case investigation and justice. This 
review summarizes the recent domestic and foreign research progress in forensic soil microbes, points out 
the potential applications for soil microbial diversity test in the field of forensic science, analyzes the 
influencing factors of soil microbial community diversity, and finally discusses the existing problems and 
future development direction of forensic soil microbiology. 

Keywords: forensic science, soil evidence, soil microbes, high-throughput sequencing 

土壤广泛存在于自然界中，与我们的生活息息

相关，也不可避免地成为各类刑事案件现场常见的

物证之一。目前，法庭科学领域对于土壤物证的检

验主要基于其外观、颜色、元素组成、矿物学等理

化特性等。近年来，随着生物技术的快速发展，特

别是高通量测序技术的成熟以及成本的下降，法医

土壤微生物的研究已经从传统的分离培养及鉴定

特征微生物和序列多态性，发展到通过高通量测序

直接测定土壤微生物的基因序列，并尝试将其应用

到实际案件中，逐渐显示出法医土壤微生物的物证

价值。 

1  土壤微生物多样性检验在法庭科学中的
应用潜力 

案件现场、嫌疑人活动区域及其衣物工具上难

免携带来源地土壤，而土壤微生物多样性与其地理

分布、土壤类型、人类活动等密切相关。因此，法

庭科学工作者可以利用土壤微生物群落组成特征

进行案件现场来源地推断、人或物与特定现场关

联、未知土壤物证相似性比对等(图 1)。总体来说，

土壤微生物在法庭科学领域的应用潜力主要体现

在 3 个方面。 

1.1  在大尺度空间下可以进行地理来源推断 

从理论上来说，土壤微生物的种群结构具有明

显的地理分布特征。早在 2006 年，Martiny 等[1]

提出可以通过绘制微生物分布图来显示各地土壤

微生物的分布和群落组成。Habtom 等[2]分析了以

色列 5 个不同降水区(从南部沙漠到北部地中海气

候地区跨越 260 km，其年降水量从 100 mm 增至  

1 300 mm)的不同土壤，发现在同一地理位置不同

土壤类型的细菌种群结构差异显著，说明了地理位

置对土壤微生物群落的影响大于土壤类型。Yang

等[3]研究了在大空间尺度下，中国 10 个城市(跨越

3 000 km) 61 个城区 529 份土样中微生物群落组成

的变异情况，结果表明，城市土壤细菌群落相似性

随地理距离的增加而显著下降；尽管在同一城市范

围内(26–100 km)，土壤细菌的种群结构相似性较

好，但用 Source Tracker[4]和 FEAST[5]方法对随机土

壤样本进行地理溯源时，在城市水平上其识别准确

率为 90.0%，在城市内部的区水平上为 66.7%。以

上说明在几百千米的大尺度空间范围，利用土壤微生

物进行地理来源推断具有一定的可靠性和准确性。 

随着法医土壤微生物研究的进一步深入和数

据积累，结合构建法医土壤微生物数据库，未来可

以在大空间尺度地理空间上，通过微量的土壤样品

预测其地理来源，为锁定案件现场地理位置和缩小

调查范围发挥重要作用。 

1.2  在小尺度空间下可以实现精细区分 

基于大部分案件案发特点以及侦查和破案的

实际困难，有些情况下公安机关需要在相对小空间

尺度来推断土壤来源或者进行样本比对。 

Martiny 等[6]分析 3 个大洲 12 个盐沼地 106 个

沉积样品的氨氧化细菌种群结构时发现，β 多样性

主要由空间因素所决定，群落相似性在局部和区域

尺度空间下呈距离衰减关系。采用限制性片段长度

多态性技术，陈尚坤等 [ 7 ]利用末端限制性长度 
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多态性技术(Terminal-Ristriction Fragment Length 

Polymorphism，T-RFLP)研究我国重庆市和吉林省

的土样微生物，结果表明不同地理位置的土样谱图

具有差异性，而且距离越近图谱越相似；其中，虽

然重庆土样中距离为 2 m 的样品 4 号和 9 号与   

10 号仅相距 50 m，但 4 号和 9 号样品的图谱相比

10 号样本更为相似。Mummey 等[8]分析了美国怀

俄明州均质草地和灌木草地的 2 种土样，发现在均

质草地样品中，100 m 内细菌种群结构没有显著差

异，而在灌木草地样品中，当采样距离大于 3.6 m

时细菌群落相似性开始下降。Meyers 等[9]研究美

国密歇根州 5 种生境(农田，沼泽边缘，院落，林

地，沙地)距中心约 3 m 的四周土样，发现同一生

境内中心点与四周点的细菌群落相似性系数在

0.58−0.70 之间。这些研究意味着案发现场只要环

境、植被等不同，并且存在一定的地理距离，就可

以利用土壤微生物分析嫌疑土壤样本的相似性及

差异度。 

采用高通量测序技术，Jesmok 等[10]分析了相

似土壤(林地)的 9 个不同地点，以及 3 种生境(落叶

林，化学处理的庭院，未经处理的庭院)内不同水

平距离(约 1.5、3.0、15.2、30.5 m)的土样微生物，

虽然发现其细菌群落结构在纲水平上有 80%的相

似度，但 K 近邻分类实验显示，在相似土壤条件

下识别准确率为 87.5%−100.0%，在不同水平距离

土壤条件下为 94.4%–97.2%。Habtom 等[2]利用多响

应置换程序(Multi Response Permutation Procedure，

MRPP)研究了 3 种土壤类型(黑色石灰土，沙土，

红土)分别在 2、25、50、75、100 m 处的微生物种

群结构，结果显示除 2 m 处，在 3 种土壤类型内均

观察到距离衰减关系。Wang 等[11]在我国河南省荥

阳市采集了 20 m (路边，距路边 3、7、10、20 m)

范围内的小麦田土样和 8 km (1、4、6 和 8 km)范

围内的土样，在山西省和陕西省采集了 500 km 

(300、400 和 500 km)范围内的土样，研究不同水

平距离尺度的细菌群落结构，发现在 20 m 范围内，

除路边土样外，细菌群落聚集较为紧密，而且路边

土样的特异 OTU 数量是其他土样的 2 倍；线性判

别分析效应大小显示，距离路边土样越近差异越显

著；此外，相似度分析显示 3 种距离尺度之间差异

显著。以上研究者的研究结果均显示，即使在距离

相近(大于 2 m)的小尺度空间范围内，土壤微生物

的种群结构也有所不同，从而为法庭科学工作者在

小范围内进行土壤识别、比较土壤样品的相似性提

供了坚实的研究基础。 

除了土壤微生物的水平分布特征对实际案件

有较大应用价值外，对于一些土埋案件，从水平和

垂直尺度上分析土壤微生物的变化情况，均对案件

侦查有重要意义。Fierer 等[12]在加利福尼亚梯田和

山谷生境内，分析采样深度达 2 m 的土壤，结果显

示 2 种生境内微生物种群结构与采样深度都存在

显著关系，随着采样深度的增加，微生物群落密

度比地表少 1−2 个数量级，在 2 m 处的微生物量

比 25 cm 处少了约 33%−35%。Eilers 等[13]分析了

科罗拉多州 9 处土壤，采样深度达 180 cm，发现

总体上细菌种群结构与深度成类似“U”形曲线，而

群落多样性在前 10 cm 处最高，随着深度增加减少

了 20%−40%；此外，在 20−60 cm 时的群落相似性

受地理位置的影响较小。Jesmok 等[10]研究了细菌

种群结构在采样深度为 0−152.4 cm 之间的差异情

况，虽然在纲水平上差异不显著，但仍随深度而发

生变化，利用深度为 2、10、60 cm 作为训练集进

行机器学习，其分配正确率为 100%。Finley 等[14]

对 18 具地表和土埋尸体的分解过程进行了 3–303 d

的观察，发现地表尸体中酸杆菌门(Acidobacteria)

相对丰度减少、厚壁菌门 (Firmicutes)相对丰度

增加，而土埋尸体的种群结构则相对保持一致。

Thomas 等[15]分析了白骨化尸体和对照组(无尸体)

在上 (0−10 cm)、中 (10−20 cm)、下 (20−30 cm)    

3 个土层中的微生物种群结构，发现白骨化尸体

的种群结构不仅在 3 个土层中相似，并且与对照

组也相似。 
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以上结果提示我们是否需要采集垂直水平的

土壤样本需要视案情实际情况而定，如果分析案件

发生地和涉案人员只可能接触到表层土壤，则不需

要采集不同深度的对照样本；反之，如果案情与不

同深度土壤相关联，则最好采集不同深度土壤作为

对照样本。 

1.3  利用土壤微生物可以区分土壤生境类型 

不同土壤生境类型具有不同的理化性质和生

物因素，对微生物种群结构也会产生不同影响。

Delgado-Baquerizo 等[16]分析了跨越 6 大洲和 18 个

国家的 237 个土样，发现虽然仅有 2%的细菌种系

型(Phylotype) (约 500 种系型，共约 25 224 种系型)

是主要类型，但却占全球土壤细菌的近一半，由此

说明尽管生境类型不同，但在一定分类水平上具有

相当多的同种微生物，而从另一方面也说明绝大多

数微生物是稀有罕见、丰度相对较低且分布相对狭

窄，因此为区分不同土样提供了客观条件和理论基

础。Fløjgaard 等[17]采集了丹麦 5 个地区 24 种环境

类型的 130 个土样微生物 eDNA (包括真核生物、

真菌、植物和昆虫)，通过线性回归分析环境条件、

二次判别分析生境类型和地理来源预测，并用   

2 个模拟案例进行验证，结果表明土壤 eDNA 具有

较好的预测潜力。葛芸英等[18]研究我国北京市不

同地理位置的土样微生物，发现不同土壤类型样品

之间的相似系数较低(小于 0.5)。在我国上海市，

宋国庆等[19]利用高通量测序技术分析了 7 个市区

(各采样点之间距离 1−2 km) 5 种生境(天然草地，

人工草地，工业区草地，树林土壤，沙滩土壤)的

土样微生物，发现不同土壤类型的细菌群落结构在

门和科水平上差异显著，在主成分图上聚集较为紧

密，2 个主成分反映了全部信息的 82.7%，具有较

高代表性。Jesmok 等[10]对 10 种生境(湿地，田地，

针叶林，沙滩，玉米地，未耕地，路边，落叶林，

庭院，土路)的土样微生物群落进行了非度量多维

尺度分析和聚类实验，结果表明虽然不同生境的细

菌群落组成在纲水平上高达约 75%的相似度，但

总体上区分效果好，而且聚类识别准确率达 88%

以上，由此说明虽然不同生境之间的群落具有一定

相似性，但仍存在足以区分的差异。 

在法庭科学工作中，从不同生境类型的特殊微

生物种群入手预测未知土壤样本来源地的生境类

型，有利于小范围内筛查到最可能与案件有直接关

系的发生地。比如从嫌疑人鞋底提取的土壤中分析

其微生物特有种群，判断其来源于周围的玉米地、

菜地或林地等，从而缩小侦查范围。 

2  土壤微生物群落多样性的影响因素及其
对证据价值的影响 

2.1  时间跨度的影响 

案件从发生距发现再到现场勘查人员提取物

证往往会存在时间差，这个时间差短则数小时、数

天，长则达数月甚至数年。由于土壤微生物物证区

别于指纹、DNA 等物证的自身特点，其生物学属

性导致其自变性，因此，法医土壤微生物研究特别

需要明晰案发后经过多长时间微生物仍可保持其

相对稳定性或者其随时间的变化规律，从而把握时

间因素对土壤比对正确性的影响，这也是众多法庭

科学工作者关心的重要问题之一。 

Chernov 等[20]对土壤微生物群落在不同时间

范围内的动态变化进行了详细论述，划分了 4 个时

间段，包括短期变化(数小时或数天至数周)、季

节性变化、长期变化(数年)和最长时间变化(数百

年)，并概括了影响微生物群落各段时间动态变化

的相关因素，包括土壤条件的突然转变(如冻结与

融化，干燥与湿润)[21]、有机物质[22]、植物群落[23]、

温度[24]、湿度[25]和土壤理化性质[26]等，但不同时

间范围内微生物群落多样性的变化模式并不趋于

一致。 

一些研究表明，虽然微生物群落结构随时间发

生变化，但这种变化在一定范围内不会造成显著影

响。在大空间尺度下，Zhang 等[27]分析了我国北部

平原冬小麦种植区细菌和真菌群落种群结构随空

间(跨越 878 km，48 个地点)和时间(夏季、冬季)
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的变化情况，发现 2 种微生物丰富度在夏季均较

高，而且群落组成相似度也较高，利用随机森林方

法确定了季节性差异是由快速变化的环境变量引

起的，如土壤湿度、溶解有机氮、降水等。然而空

间因素更能解释微生物的时空分布情况，由此在一

定程度上排除了大尺度空间下进行地理溯源时一

定时间范围对微生物种群结构的影响。 

在小空间尺度下，Lauber 等[28]也发现与 Zhang

等[27]类似的结果，即时间因素对 α 多样性影响显

著，而对 β 多样性影响较小，但不同土地利用方式

的时间变化模式也不一致，可能是土壤环境和植物

群落多样性相互作用的结果。Carini 等[29]在科罗拉

多州山坡上进行了 6 个月的密集采样，研究了时

间、空间以及残留 DNA 对土壤原核生物和真菌群

落的影响，结果发现微生物群落的空间变化比时间

变化更显著，而且不受残留 DNA 的影响；但在控

制空间异质性情况下，微生物群落随时间发生明显

变化，在去除土壤中残留 DNA 后种间差异更显著。

因此，在研究有关土壤微生物群落的时间变化时需

要考虑残留 DNA 的影响。Badgley 等[30]在 4−9 月

模拟保存在不同条件(室温，24 °C，4 °C)、不同客

体(铲子，T 恤，牛仔裤，鞋)、不同案发现场(农田，

针叶林，土路，院子)的土样微生物变化情况，发

现所有客体样品在最初几个月内细菌群落结构变

化最明显，之后趋于平稳，与物证承载客体、生境

类型、保存条件无关，但在较低温度下该变化通常

会比较缓慢；通过非度量多维尺度分析(Non-Metric 

Multidimensional Scaling，NMDS)散点图观察到不

同客体土样都与原采样地聚集紧密，随机森林分类

准确率为 88.2%–100.0%；对 T 恤土样进一步分析

发现，一周内其与原采样地紧密聚集，在 3−6 月

虽然分布分散，但都沿着同一移动方向。虽然微生

物群落相似性随时间发生了一定变化，但主要体现

在 α 多样性上，而对 β 多样性影响较小，所以在

一定时间范围内这种差异对其识别准确率不会造

成显著影响。因此，法医土壤微生物在一定程度上

仍然是稳定和可比较的，但是由于受到其他各种因

素的影响，时间因素对微生物群落的具体影响仍需

进一步研究。 

2.2  人类活动的影响 

案件中涉及土壤的现场环境具有广泛性、复杂

性、变量多的特点，有些处于人迹罕至的荒山平原，

有些处于人类活动较多的公园、道路等，导致微生

物种群结构受到人类活动的影响。一般情况下，具

体案件的土壤环境是特定的，所以微生物的地理分

布规律不明显，也没有引起广泛的关注。然而一

些研究发现人类活动可能造成土壤多样化，形成

所谓的“人为土壤”，包括受化学物质作用或在采

矿、灌溉和施工等过程中形成的混合土壤，这些

土壤表现出高度的空间异质性，从而导致微生物

种群结构发生显著变化[31-32]。 

Meyers 等[9]的研究分析发现，相比其他生境

的土样，农田和院子的细菌群落多样性随时间变化

并不显著，前者可能受种植作物、翻耕土地施肥等

影响，后者可能是修剪除草、人类走路活动等影响，

由此说明人类活动可能会导致生境群落的均质化。

Damaso 等[33]研究结果表明，地理距离近的土样其

微生物种群结构相似，但一部分土样没有显著相关

性，其环境属性包括建筑用地、废弃的养老院、农

田、垃圾填埋场和 6 个月前经过焚烧的土地，因此

认为人类活动对种群结构有一定程度的影响。此

外，人类活动也可能导致微生物多样性的显著增

加。Ramirez 等[34]分析了纽约中央公园约 600 个土

样，与全球土壤微生物数据集进行比对，结果显示

二者土样理化性质相似，其原核和真核生物比全球

微生物数据库分别仅少 6.5%和 26%，说明了微生

物多样性受到了城镇化过程和人类管理活动的影

响。因此，在法医土壤微生物分析中需要考虑人类

活动对微生物种群结构的影响，同时一些特定人为

干扰的土壤微生物的变异可能更有利于案件侦破。 

2.3  植物的影响 

由于案发地点的多样性，如农田、树林、草地、

荒漠等覆盖着不同的植物群落，因此，法医土壤微

生物研究需要考虑植物对土壤微生物群落多样性
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和组成结构的影响。毕江涛等[35]从植物类型、植

物多样性、植物不同的生长发育阶段、同一植物不

同基因型、植物根系分泌物以及外来入侵植物方面

论述了植物对土壤微生物多样性的影响。褚海燕 

等[36]综述了我国关于森林、草地、农田生态系统

的土壤微生物地理分布研究，也说明了不同生态系

统中植物物种对土壤微生物种群结构的影响。

Delgado-Baquerizo 等[37]研究了澳大利亚和英格兰  

2 个独立地区的植物属性对土壤微生物多样性的

影响，发现在大尺度空间下植物属性能够解释细菌

和真菌群落组成的某些特异变化。然而，在英国草

地生态系统中，Leff 等[38]分析了植物群落分类、

系统发育和功能性状预测土壤微生物种群结构的

可能性，发现虽然植物群落组成信息可以提高对

微生物群落组成的预测可能性，但也仅对某些微

生物(如真菌)发挥作用，而且植物群落系统发育

和功能性状的预测效果均不佳，此外，微生物群

落组成差异与从土壤中提取的植物 DNA 有关，与

根 DNA 无显著关系。在巴拿马热带雨林生态系统

中，Barberán 等[39]也发现了类似结果。 

以上研究结果都提示我们，在实际案件中如果

遇到植被类型复杂或特殊的环境，除了对土壤物证

进行提取之外，也要对地上植被信息进行记录分

析，并且法庭科学工作者事实上已经考虑搜集分析

土壤中相应的植物 DNA 信息，综合应用多种技术

手段联合破案。 

2.4  微生物标记物种类的影响 

目前，通常使用细菌、真菌、古菌作为标记物

进行土壤微生物分析，而土壤中的微生物数量众

多，至今仍有很多未被人类识别，因此需要评估何

种标记物具有较强的区分能力。由于古菌在常见土

壤中所占比例较少，所以本文只对细菌和真菌进行

概述。 

2.4.1  细菌 

细菌是土壤中数量最多、种类最多的微生   

物[40]，1 g 土壤中有 4×107–2×109 个细菌[10,41]，远

多于真菌，大大提高了土壤的区分能力。Woese

等[42]首先使用 16S rRNA 基因作为细菌分类标记

进行系统发育分析，随后微生物学家开始广泛使用

16S rRNA 基因作为细菌分类鉴定标记。16S rRNA

基因包含 10 个反映菌种之间进化关系的保守区，

以及 9 个反映菌种之间差异性的序列高度变化的

可变区[43]。因此可根据保守区设计引物，再利用

可变区的特异性在特定分类水平下鉴定细菌种 

类[44]。虽然细菌群落结构的稳定性易受各种因素

的影响，但 Young 等[45]研究表明即使在土壤数量

较少的情况下，细菌在小范围内仍具有较好的区

分能力。此外，许多关于土壤特性和环境因素的

微生物学分析实验都是基于细菌群落结构进行

的，为法医土壤微生物分析提供了大量的细菌群

落信息[46]。 

2.4.2  真菌 

Hawksworth 等[47]首次阐述了真菌在法庭科学

领域内的价值和相关应用。Macdonald 等[48]研究保

存在干燥空气下的土壤真菌、细菌、古菌对土壤来

源的分类作用，由于古菌数量较少，不能有效区分

土壤类型，而细菌可能受到土壤含水量的影响变化

较大，相比之下真菌受环境影响较小。Young 等[45]

研究 4 种土壤微生物标记基因(细菌 16S rRNA 基

因、真核 18S rRNA 基因、叶绿体 trnl 内含子基因

及核糖体基因间隔区)区别不同地理位置土壤的能

力，结果显示真菌具有最高的区分能力，而且在扩

增 DNA 片段时也比较可靠。随后在模拟案例中，

Young 等[49]对放在嫌疑人汽车后车厢里 6 个星期、

带有泥土的鞋和铲子与犯罪现场土样进行比较检

验，验证了真菌推断土壤来源的可靠性，并指出真

菌对某些环境变量并不特别敏感，如降水、温度、

保存条件等。 

由于细菌和真菌都具有各自优势以及一定的

局限性，有学者综合使用多种微生物作为共同标记

物来推断土壤来源，发现其确实能提高土壤地理溯

源的准确性。Macdonald 等[48]发现单一细菌和真菌

标记物均不能准确区分所有土壤，但二者作为共同

标记物能弥补不足，区分效果更佳。 
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2.5  土壤重量的影响 

有些案件收集到的土壤是微量的，虽然 1 g 土

壤含有大量微生物，但是微量土壤中的微生物能否

代表该土壤特征仍需进一步验证。Young 等[50]发现

不同土壤重量(50、150、250 mg)对真菌群落结构

没有显著影响，即使由于受重量影响导致 DNA 产

量减少也没有降低真菌的区分能力。Foran 等[51]

分析了 4 种生境内重量为 1−250 mg 的土样微生

物，发现尽管测序序列数量与土壤重量有关，但细

菌种群结构与其无关，NMDS 分析发现不同重量

的土样仍按其来源地聚集，但土壤重量较大的样本

总体上聚集紧密，而较小的样本(10、5、1 mg)则

分布相对分散。由此说明土壤重量基本上不会影响

微生物种群结构，但实际案件中仍需尽可能多地采

集样本，防止遗漏信息及进行再次检验。 

2.6  包装、保存方式的影响 

由于微生物的敏感性导致土壤微生物物证易

受污染，因此在样本包装以及保存过程中，包装方

式、保存条件和时间等均会对样本造成不同程度的

影响。Pasternak 等[52]比较了不同保存条件下(风干，

冷冻干燥，–80 °C)经过 14 年的土样，结果表明

−80 °C 冷冻保存的土壤中微生物的变化较小。

Foran 等[51]分析了 4 种生境内包装方式(密封塑料

袋与露天存放)、保存时间(8 周)和保存温度(室温，

4 °C，−20 °C，−80 °C)对土样微生物的影响，结果

发现密封塑料袋内保存的群落结构不受时间和温

度的影响，室温下露天存放的群落结构发生显著变

化；作者在 Badgley 等[30]的研究基础上进一步研

究，发现无论在短期(1 周)或长期(3–6 个月，T 恤

土样 1 年)时间内，相比于在密封塑料袋−80 °C 存

放的原采样地土样，不同客体土样与室温露天存放

的原采样地土样聚集紧密，而且随机森林分类准确

率在 97.4%−100.0%，他们认为低温密封虽有利于

土壤物证保存，但实际案件中检材和样本的收集并

不同时，因此，模拟未知检材经历的时间和存放条

件可以减少二者非本质差异导致的“不匹配”。 

3  土壤微生物应用于法庭科学应该注意的
问题 

要使土壤微生物物证作为法庭证据不仅要达

到 Sensabaugh[53]提出的 3 个条件，即数据可重复

性、区分能力的有效性及分析方法的客观性，还需

满足 Daubert 标准[54]，即经过技术验证、科学界普

遍接受及同行审查。我们认为，为了增强土壤微生

物的证据价值，结合司法审判对证据的要求，同时

使不同研究团队的研究成果更好地应用于实际破

案，还需要在一些方面努力。 

3.1  微生物 DNA 提取的标准化 

虽然市面上已有各种成套的 DNA 提取设备，

但仍需确定标准统一的提取过程，以确保各实验机

构的实验分析过程相同，便于进行同行审查相互印

证。在 2006 年法国标准协会(Agence Française pour 

la Normalisation，AFNOR)向国际标准组织提出了

DNA 提取标准方法[55]，澳大利亚法庭土壤科学中

心(Centre for Australian Forensic Soil Science，

CAFSS)制定了 Guidelines for Conducting Criminal 

and Environmental Soil Forensic Investigations，其

描述了从样品采集、土壤表征到证据评估方面的最

佳方案[56]，但由于土壤对微生物 DNA 的提取具有

很大影响，因此还需考虑不同土壤特性的微生物

DNA 提取标准化方案[33]。 

3.2  测序技术和数据分析的标准化 

不同测序平台[57-58]的准确性、敏感性和可靠

性，以及采用不同实验设计[59]和基因标记物均会

对微生物群落结构产生影响，从而导致不同结果，

所以需要确定不同测序平台的错误率、不同基因标

记物的分辨能力，以获得可靠的数据质量。此外，

不同数据分析方法也会导致同一实验具有不同的

结果，加之需要参考微生物数据库进行注释，所以

数据库的实时性也至关重要[60]。因此，一套完整、

标准的测序设计及数据分析策略，对于数据质量的

可靠性、分析结果的准确性及二者的相对稳定性至

关重要。 
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3.3  样品污染、转移 

由于案发时间与现场勘查时间存在时间差，在

此期间土壤检材极易受到污染，加之土壤承载介质

对微生物 DNA 存在影响。Quaak 等[61]在模拟识别

13 个案例土样时，其中一个鞋子的样品是混合物，

因此在 DNA 提取时无法分离，导致 T-RFLP 分析

错误匹配。Demanèche 等[62]利用核糖体基因间隔

区和 16S rRNA 基因高通量测序分析 2 个模拟未知

土样，其中一个是犯罪现场混合样品，结果发现相

较于混合样品，2 种技术均可以较好地识别单一来

源样品，因此提出技术综合有利于混合样品的区

分，由此可为如何对混合样品进行正确归类提供了

参考。Igolkina 等[63]提出一种基于 16S rRNA 基因特

异文库序列集(Library-Specific Sets of Sequences，

LSPECs)的机器学习算法，对单一来源土样、混合

土样和污染土样进行来源识别，区分效果较好。该

算法利用了全部序列信息，突破了传统 OTU 聚类的

局限性，为应用于法庭土壤分析提供了参考价值。 

Young 等[64]提到土壤极易存在二次转移现象，

但尚不清楚 DNA 混合程度以及二次转移对不同来

源土壤微生物的影响。Procter 等[65]首次研究了英

国 5 种常见土壤(公园土，林地，沼地泥炭土，河

边冲积土，冰碛物土)如何转移到 5 种服装材料(棉

布，牛仔布，羊毛，尼龙，皮革)上，结果发现所

有短暂接触过土壤表面的衣物都检测出微量土壤，

土壤湿度对土壤转移量的影响最大，而服装材料类

型对土壤转移和土壤类型的影响随土壤湿度发生

变化。虽然未利用土壤微生物进行分析，但在一定

程度上为研究土壤转移对微生物的影响机理提供

了参考价值。 

此外，后期在实验分析过程中，微生物 DNA 提

取无菌实验环境、实验仪器和工具及空白对照都是

需要考虑的因素，避免对土壤检材造成再次污染。 

3.4  证据结果定量化 

由于土壤微生物检验分析过程复杂，即使使用

可视化工具将结果输出为图表格式，对于非生物领

域人员仍较难理解，尤其是与法庭诉讼相关人员如

法官、律师和检察官等，所以需要一个较明确、简

便、易懂的鉴定意见表述，并通过定量模式增强证

据的证明力。 

传统的鉴定意见是基于定性评估的，其模式表

现为肯定同一、否定同一、不确定等，而当前研究

领域开始转向更精确的定量评估，如基于贝叶斯似

然比方法的 DNA 证据鉴定意见表述模式。Habtom

等[2]采用基于 Bray-Curtis 距离的贝叶斯似然比方

法定量评估土壤微生物物证，并通过 Bosaris 工  

具[66]计算对数似然比代价函数(Log-Likelihood-Ratio 

Cost，Cllr)来衡量该模型的可靠性，为定量评估土

壤微生物物证提供参考价值。 

3.5  数据库的建立 

大数据的迅速发展使得法庭科学领域中各种

证据都开始建立数据库，如 DNA 数据库、指纹自

动识别数据库、鞋印数据库等。然而土壤物证在实

际案件中不仅用于检材与样本之间的比较，而且在

仅有单一样品时更需进行匹配以获取相关犯罪信

息。Jurkevitch 等[67]提出土壤微生物数据库虽然不

需要太大，但是在小范围内需要考虑土壤类型、土

地利用方式、气候、季节等因素，并通过举例进行

了说明。 

3.6  土壤微生物保护、提取意识 

由于土壤微生物的敏感性，需要及时保护现场

并迅速提取物证，但由于并未被法庭科学领域广泛

应用，目前多数侦查人员不具备这种意识，导致土

壤微生物物证极易丧失、减损或受到污染。因此，

提高相关人员——侦查人员、现场保护人员、现场

勘查人员等对土壤微生物作为证据的意识，才能对

土壤物证进行更加严密的保护，从而有利于其为侦

查和审判活动提供线索和证据[62]。 

4  展望 

随着科学技术的发展以及我们身处的信息爆

炸时代，罪犯的反侦查意识和能力不断提高，犯罪

现场遗留下的传统物证逐渐减少，破坏证据、伪造

现场以及不留证据等现象日益突出。传统优势的
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DNA、视频、指纹、痕迹等专业在实际工作中正

面临新的挑战。由于土壤物证具有广泛性、分散性、

隐蔽性强以及准确性高等特点，因此能提供受害人

和犯罪嫌疑人的诸多信息，在一些疑难案件中越来

越显示出其良好的物证属性和证据价值。 

土壤微生物在法庭科学领域具有广阔的应用

潜力和巨大的应用价值，而且在国内已经有成功的

案例和一定的积累。同时，现有的科学技术和研究

成果使我们有望将土壤微生物检验充分应用到实

际案件的侦查中。此外，我们还应该认识到土壤微

生物物证本身的特点，重视土壤微生物物证的转

移、粘附、保留、衰减机制研究，为其作为法庭证

据的真实性、关联性和合法性提供客观条件，有利

于法官、律师和侦查人员等案件参与者理解、接受

并采纳其作为证据使用。 
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