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基于合成微生物组的土壤新污染物生物修复研究进展
陈旭文∗ꎬ刘梦蛟ꎬ张术旺ꎬ丁恒ꎬ李文杰ꎬ高彦征

(南京农业大学土壤有机污染控制与修复研究所ꎬ江苏 南京 ２１１８００)

摘要:土壤是新污染物在环境中的重要汇ꎮ 持久性有机污染物、内分泌干扰物、抗生素、抗生素抗性基因以及微塑料等新污

染物可通过污水灌溉、污泥和有机肥施用、农药化肥投入以及大气沉降等途径进入土壤环境ꎬ并对土壤生态功能和农产品

安全造成威胁ꎮ 传统的生物修复方法存在单菌代谢能力有限、外源菌定殖不稳定和中间产物积累等问题ꎮ 基于合成微生

物组的修复技术可根据污染物类型和降解过程ꎬ筛选功能菌株ꎬ并构建具有互补作用的合成菌群ꎻ同时结合多组学分析和

模型辅助设计技术ꎬ使其对新污染物生物修复更具针对性ꎮ 本文围绕功能菌筛选、合成菌群构建、多组学表征和模型辅助

设计等内容ꎬ综述了合成微生物组在土壤新污染物生物修复中的进展ꎬ并结合实际案例ꎬ阐述了合成微生物组在重点管控

新污染物修复中的作用效能ꎬ并归纳代谢分工、中间产物继续转化、营养互补和底物接触改善等主要作用机制ꎮ 目前ꎬ已有

研究主要关注合成微生物组的构建方法及一般环境应用ꎬ但针对土壤新污染物修复过程中菌群设计、污染物降解机制以及

生态应用风险的总结仍然不足ꎮ 因此ꎬ本文围绕土壤新污染物生物修复需求ꎬ系统梳理了合成微生物组的构建方法、技术

支撑和应用进展ꎮ 其中ꎬ重点总结了功能菌挖掘、合成菌群设计、多组学技术以及模型辅助优化在抗生素、微塑料、邻苯二

甲酸酯和除草剂等典型新污染物去除中的应用ꎬ并总结其作用关键点、作用机制以及生态应用限制ꎮ 未来需进一步优化菌

群组成ꎬ加强植物在实际土壤中与根际微生物互作研究ꎬ并结合降解产物风险、土著微生物群落变化和土壤生态功能变化

开展研究ꎬ以促进合成微生物组在实际土壤污染修复中的应用ꎮ
关键词:合成微生物组ꎻ土壤ꎻ新污染物ꎻ生物修复ꎻ合成菌群
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ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓꎬａｎｄ ｍｏｄｅｌ￣ａｓｓｉｓｔｅｄ ｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｍｏｖａｌ ｏｆ ｔｙｐｉｃａｌ ｅｍｅｒｇｉｎｇ ｃｏｎｔａｍｉｎａｎｔｓꎬｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓꎬｍｉｃｒｏｐｌａｓｔｉｃｓꎬ
ｐｈｔｈａｌａｔｅ ｅｓｔｅｒｓꎬ ａｎｄ ｈｅｒｂｉｃｉｄｅｓꎬ ａｒｅ ｈｉｇｈｌｉｇｈｔｅｄ. Ｔｈｅ ｋｅｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｒｏｌｅｓꎬ ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓꎬ ａｎｄ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｌｉｍｉｔａｔｉｏｎｓ
ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅｓｅ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ａｒｅ ａｌｓｏ ｓｕｍｍａｒｉｚｅｄ. Ｆｕｔｕｒｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｓｈｏｕｌｄ ｆｕｒｔｈｅｒ ｏｐｔｉｍｉｚｅ ｃｏｎｓｏｒｔｉｕｍ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎꎬｓｔｒｅｎｇｔｈｅｎ
ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ￣ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｕｎｄｅｒ ｒｅａｌｉｓｔｉｃ ｓｏｉｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓꎬａｎｄ ｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｅ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｓ ｏｆ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ
ｐｒｏｄｕｃｔ ｒｉｓｋｓꎬ ａｌｔｅｒａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｉｎｄｉｇｅｎｏｕｓ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓꎬ ａｎｄ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓꎬ ｔｈｅｒｅｂｙ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｔｈｅ
ｐｒａｃｔｉｃａｌ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ.
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ:ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅꎻｓｏｉｌꎻｅｍｅｒｇｉｎｇ ｃｏｎｔａｍｉｎａｎｔｓꎻｂｉｏｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎꎻｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｎｓｏｒｔｉａ

新污染物指具有生物毒性、环境持久性和生物累积性等特征的化学物质ꎬ来源广泛ꎬ产生于原料生产、
产品加工、农业与医疗、居民消费、废弃物处置以及污水排放等多个环节ꎮ 新污染物在环境中的行为复杂ꎬ
对生态系统和人体健康存在潜在风险ꎮ 根据国务院办公厅印发的«新污染物治理行动方案»以及生态环

境部相关解读ꎬ目前国际上重点关注的新污染物包括持久性有机污染物、内分泌干扰物、抗生素和微塑料

四大类ꎮ 这些新污染物具有环境持久性、生物累积性和内分泌干扰效应以及致癌、致畸等生物毒性[１]ꎮ
环境中新污染物可通过多种途径进入土壤介质ꎬ如灌溉水输入、粪肥与污泥施用以及大气沉降等[２－３]ꎮ 不

同新污染物在来源、结构特征和环境行为上存在明显差异ꎬ因此对土壤生态和人体健康的影响也不同ꎮ 以

邻苯二甲酸酯类(ｐｈｔｈａｌｉｃ ａｃｉｄ ｅｓｔｅｒｓꎬＰＡＥ)为例ꎬ其可在塑料制品生产、使用和处置过程中释放进入土壤

环境ꎬ检测浓度可达 １ ５３３ ｍｇ􀅰ｋｇ－１ꎮ 此外ꎬ抗生素也是农田土壤中较常检出的新污染物ꎬ有研究在天津有

机蔬菜基地中检出多种兽用抗生素ꎬ其中土霉素最高浓度可达 ２ ６８３ μｇ􀅰ｋｇ－１ [４－６]ꎮ 农田土壤是关联环境

安全与人体健康的重要介质ꎬ其污染状况直接影响农产品的质量安全与人体健康[７]ꎮ 目前ꎬ新污染物监

测体系和风险评价标准仍不完善ꎬ且其生态效应、健康风险尚未被完全了解ꎬ并缺乏相应的环境治理措施ꎮ
针对土壤环境中新污染物的污染修复问题ꎬ主要修复技术有物理修复、化学修复和生物修复[８]ꎮ 传

统的生物修复主要包括植物修复[９]、微生物修复[１０]和动物修复[１１]三大类ꎬ在此基础上也可进行联用ꎮ 物

理修复通常通过吸附、萃取、热处理等方式降低污染物浓度ꎮ 化学修复则利用氧化、还原或催化等过程

去除污染物ꎮ 物理、化学修复速度较快且高效ꎬ但大多数价格昂贵ꎬ对土壤功能、结构破坏严重ꎬ存在二次

污染风险ꎮ 而生物修复环境友好ꎬ成本低且土壤扰动小ꎮ 生物修复主要依靠植物、微生物或土壤动物的生

命活动降解、转化或固定污染物ꎬ相比高温处理、强氧化剂处理等方法ꎬ对土壤扰动较小ꎬ能耗也相对较

低[１２]ꎮ 例如ꎬ具有邻苯二甲酸二(２－乙基己基)酯[ｄｉ(２￣ｅｔｈｙｌｈｅｘｙｌ) ｐｈｔｈａｌａｔｅꎬＤＥＨＰ]降解能力的促生菌

Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ. ＤＲＬ１ꎬ可用于水稻辅助修复体系ꎬ在初始 ＤＥＨＰ 浓度为 ３００ ｍｇ􀅰ｋｇ－１的污染土壤中ꎬ３０ ｄ 内可

去除土壤中 ８３.９％的 ＤＥＨＰꎬ同时使水稻中 ＤＥＨＰ 含量较未接菌处理降低 ７.７％[１３]ꎮ 但传统生物修复主要

依赖天然植物、微生物或其联合体系ꎬ功能可调控性有限[１４]ꎬ当面对结构复杂、降解步骤较多或多种污染

物共存的土壤体系时ꎬ仍可能受到单菌降解能力不足、外源菌定殖不稳定和修复效果波动等因素限制ꎮ 因

此ꎬ结合污染物特性和土壤环境条件ꎬ筛选功能菌株并构建具有互补作用的合成菌群ꎬ是利用合成微生物

组技术提升土壤新污染物修复效率的重要策略ꎮ
合成微生物组技术的兴起为土壤新污染物修复提供了区别于传统生物修复的新思路ꎮ 传统生物修复

依赖天然菌株、植物或土壤动物本身已有的降解能力ꎬ而合成微生物组学更强调根据污染物类型和降解过

程中的关键限制因素ꎬ对功能菌株、代谢通路和菌群结构进行有目的地设计与调控ꎮ 其技术体系分为 ２ 个

层面:一是借助基因编辑、代谢工程、人工基因回路、生物传感器和底盘细胞改造等合成生物学工具ꎬ对单

个功能成员进行强化ꎻ二是在群落层面通过合成菌群构建、菌株间相互作用解析和模型辅助设计ꎬ优化不

同功能成员之间的组合关系[１５]ꎮ 对于某些目标污染物ꎬ合成生物学工具可用于强化功能成员的关键降解

能力ꎬ例如异源表达关键降解酶ꎬ调节功能基因表达ꎬ或使工程菌在目标污染物存在时启动相应降解功能ꎬ
从而提高其对特定污染物的处理效率ꎻ对于结构复杂、降解步骤较多或多种污染物共存的情形ꎬ可通过合

成菌群实现不同成员之间的功能分工ꎬ使母体污染物降解ꎬ中间产物继续转化ꎬ营养供给和环境适应等过

程相互衔接ꎮ 近年来ꎬ研究者通过改造工程菌实现对四环素等抗生素的感知与降解ꎬ并通过 ＣＲＩＳＰＲ￣Ｃａｓ
系统定向削减抗生素抗性基因ꎮ 在合成菌群方面ꎬ对四溴双酚 Ａ( ｔｅｔｒａｂｒｏｍｏｂｉｓｐｈｅｎｏｌ ＡꎬＴＢＢＰＡ)、邻苯二
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甲酸酯类(ｐｈｔｈａｌｉｃ ａｃｉｄ ｅｓｔｅｒｓꎬＰＡＥ)、低密度聚乙烯( ｌｏｗ￣ｄｅｎｓｉｔｙ ｐｏｌｙｅｔｈｙｌｅｎｅꎬＬＤＰＥ)以及多环芳烃等污染

物的研究表明ꎬ人工组合菌群可通过代谢互补、交叉供养或改善底物接触等方式提高修复效果[１６]ꎮ 与此

同时ꎬ宏基因组、宏转录组、宏蛋白组和代谢组等多组学技术ꎬ为识别降解相关功能基因、关键酶和代谢通

路提供了依据ꎮ 此外ꎬ应用稳定同位素探针、单细胞分选等方法也有助于从复杂土壤群落中寻找真正参与

污染物转化的功能微生物ꎮ 近年来ꎬ人工智能和代谢模型的引入则进一步提高了降解酶筛选、代谢通路预

测和菌群组合优化的效率ꎬ但目前更多仍处于辅助预测和方案优化阶段ꎬ尚不能替代实际土壤验证ꎮ 总体

来看ꎬ合成微生物组学的核心价值不只是提高某一菌株的降解能力ꎬ而是将功能元件设计、菌株组合、多组

学解析和模型预测结合起来ꎬ推动土壤新污染物修复由依赖天然降解潜力向面向污染物特征的系统设计

转变ꎮ
本文围绕土壤中新污染物的主要类型ꎬ梳理了合成微生物组在生物修复中的关键技术、应用进展、作

用机制及主要挑战ꎬ重点讨论了功能菌筛选、合成菌群构建、多组学解析和模型辅助设计等内容ꎬ并指出了

该领域研究优势和所面临的挑战ꎮ

１　 合成微生物组的关键技术方法

１.１　 合成微生物组的构建技术

合成微生物组用于土壤新污染物修复时ꎬ通常需要从污染物类型出发ꎬ依次完成功能菌筛选、合成菌

群构建、多组学解析与模型辅助设计ꎬ并结合修复效果进行安全评价ꎬ相关内容见图 １ꎮ 合成微生物组的

构建主要包括功能菌改造和菌群组装 ２ 个环节ꎮ 功能菌改造通常借助底盘细胞选择、基因编辑、遗传回路

和生物安全模块等合成生物学工具ꎬ提高单株菌株的降解能力或环境适应性ꎮ 菌群组装则通过 ｔｏｐ￣ｄｏｗｎ
富集、ｂｏｔｔｏｍ￣ｕｐ 重构、菌株互作分析和模型辅助优化等方法ꎬ将不同功能菌株组合起来ꎬ使其在污染物转

化、中间产物继续降解、营养供给和环境适应等过程中形成互补[１７]ꎮ 而且ꎬ不同工具在修复体系中的作用

环节并不相同ꎮ

图 １　 合成微生物组在土壤新污染物修复中的应用

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｍｅｒｇｉｎｇ ｃｏｎｔａｍｉｎａｎｔｓ ｉｎ ｓｏｉｌ

在构建合成微生物组时ꎬ底盘细胞工程、遗传回路、生物传感器以及基因编辑主要用于改造单株菌株ꎬ
使之具备特定污染物降解能力或环境适应能力ꎬ为后续合成菌群设计提供可组合的功能模块ꎮ Ｍｕ 等[１８]

以 Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ 作为底盘细胞ꎬ将来源于 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ ｆｒａｇｉｌｉｓ 的四环素降解酶基因 ｔｅｔＸ 克隆并重组表达于

Ｅ􀆰 ｃｏｌｉ 中ꎬ构建了能够感知并降解四环素的工程菌ꎮ 此外ꎬ该研究通过遗传调控优化 ｔｅｔＸ 表达ꎬ并利用毒

素－抗毒素系统设计 ｋｉｌｌ￣ｓｗｉｔｃｈ 候选模块ꎬ提高了工程菌应用的安全性ꎮ 除此之外ꎬ基因编辑技术可定向

识别并切割 ＤＮＡ 序列ꎬ可用于改造功能菌以提高代谢能力以及降低抗生素抗性基因的传播风险ꎮ Ｌｉ 等[１９]

利用 ＣＲＩＳＰＲ￣Ｃａｓ９ 构建 ＶＡＤＥＲ 系统ꎬ实现了抗生素抗性基因的定向去除ꎬ其中 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ 中

ＲＰ４ 质粒 ｂｌａ 基因去除率达 ９３.０１％ꎬ并在 １０ ｍＬ 接合体系中实现 ｔｅｔＡ 的完全去除ꎮ
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ｔｏｐ￣ｄｏｗｎ 与 ｂｏｔｔｏｍ￣ｕｐ 是合成微生物组构建中的 ２ 种重要策略ꎬ核心区别在于功能菌群的获取方式及

菌群设计过程不同ꎮ ｔｏｐ￣ｄｏｗｎ 策略以天然微生物群落作为起点ꎬ定向富集驯化具有目标功能的微生物ꎬ可
保留自然群落中的互作关系ꎬ适用于污染降解机制不明确或可培养微生物资源有限的情况ꎮ 但群落组成

一般较为复杂ꎬ功能菌的筛选与体系调控存在困难ꎮ 相比之下ꎬｂｏｔｔｏｍ￣ｕｐ 策略将具有明确功能特征的微

生物菌株作为基础ꎬ根据功能需求组合构建人工菌群ꎬ可调控性较强ꎬ但同时会受到可培养菌株资源以及

菌株互作关系认知的限制ꎮ 因此ꎬ将 ２ 种策略结合ꎬ可发挥各自优势ꎬ实现从自然群落发现功能规律到人

工菌群的精准设计ꎮ Ｗｕ 等[２０]针对 ＴＢＢＰＡ 降解微生物组构建ꎬ首先采用 ｔｏｐ￣ｄｏｗｎ 策略对天然微生物群落

进行富集ꎬ并结合群落分析、关键类群筛选和菌株分离等方法ꎬ获得与 ＴＢＢＰＡ 降解相关的关键菌株资源ꎻ
其次ꎬ基于这些功能菌株的代谢特征和互作关系ꎬ利用 ｂｏｔｔｏｍ￣ｕｐ 策略重新组合构建了由 ４ 株菌组成的合成

菌群 ＳｙｎＣｏｎ２ꎬ其 ３６ ｈ 内对 ＴＢＢＰＡ 的降解率约为 ９０％ꎻ最后通过土壤微宇宙试验ꎬ将其在灭菌土和非灭菌

土中 ＴＢＢＰＡ ７ ｄ 降解率分别提高至 ２０％和 ４０％ꎮ 结果表明ꎬ合成菌群可通过功能分工和代谢互补提高污

染物降解效率ꎮ
目前ꎬ土壤新污染物污染情况复杂ꎬ采用传统筛选方法获得的菌株很难实现高效降解目的ꎮ 人工智能

计算与模型辅助设计正逐步成为合成微生物组支撑土壤中新污染物生物修复的重要技术方向ꎮ 与传统研

究模式相比ꎬ这类方法在复杂土壤环境和多组学方法广泛应用的背景下ꎬ能更加高效地识别潜在降解元

件ꎬ解析微生物群落互作关系ꎬ有助于构建合成菌群ꎮ 例如ꎬ基因组尺度代谢模型(ｇｅｎｏｍｅ￣ｓｃａｌｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ
ｍｏｄｅｌꎬＧＥＭ)可基于微生物基因组信息重构代谢网络ꎬ预测菌株代谢能力以及菌群成员之间潜在的互作关

系ꎬ辅助筛选优化合成菌群成员[２１]ꎮ 除此之外ꎬ机器学习模型可通过基因序列、蛋白质结构特征及已注释

的功能信息预测潜在降解酶和功能基因ꎬ为功能菌筛选和合成菌群的设计提供理论依据[２２]ꎮ 从目前研究

进展来看ꎬ该方向在土壤新污染物修复领域的作用更多体现在辅助预测、预筛选以及方案优化方面ꎬ距离

成熟、系统的原位应用仍有很大差距[２３]ꎮ
１.２　 合成微生物组构建与机制解析中的多组学表征技术

合成微生物组解析与表征技术是分析土壤新污染物生物修复机制的关键手段ꎬ除了宏基因组、宏转录

组、宏蛋白组和代谢组这四大经典组学技术ꎬ还有用于分析群落组成的 １６Ｓ / ＩＴＳ 扩增子测序技术ꎬ以及用

于识别真实参与污染物降解关键功能类群的稳定同位素探针(ＳＩＰ)技术ꎮ 此外ꎬ近些年还出现一些新的

技术ꎬ如单细胞组学和空间组学ꎬ主要用于解释土壤微生物的个体功能及空间互作ꎮ
１６Ｓ ｒＲＮＡ / ＩＴＳ 扩增子测序可揭示土壤中新污染物胁迫下微生物多样性及优势类群的变化ꎬ提供群落

组成信息[２４]ꎮ 但扩增子测序主要基于标记基因扩增ꎬ难以解析功能基因及代谢通路[２５]ꎮ 因此需结合宏

基因组测序识别污染物降解相关功能ꎮ
宏基因组测序能够弥补扩增子测序在功能解析方面的不足ꎬ是合成微生物组前期设计中常用的功能

识别手段[２６]ꎮ 宏基因组学能够在无需分离培养的条件下解析土壤微生物群落的组成特征、功能基因库及

潜在代谢通路ꎬ获得群落基因组信息ꎬ有助于分析新污染物在土壤中的生物降解过程ꎬ识别与污染物降解

转化相关的关键菌群和功能基因ꎬ目前已被广泛应用于新污染物降解机制研究ꎮ Ｚｈｕ 等[２７]利用宏基因组

测序探究了参与 ＤＥＨＰ 降解的微生物以及相关基因ꎬ发现 ＤＥＨＰ 在土壤中的降解主要通过苯甲酸途径进

行ꎬ且相对于真菌及古菌ꎬ细菌对 ＤＥＨＰ 的存在反应更灵敏ꎬ其中好氧条件下以放线菌目(Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ)成
员为主要潜在降解类群ꎬ厌氧条件下则涉及 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ、Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
等类群ꎮ 功能基因方面ꎬＤＥＨＰ 刺激富集的潜在降解基因主要包括酯酶、羧酸酯酶、脂肪酶、细胞色素

Ｐ４５０ 酶和漆酶等的相关基因ꎮ 这些可为后续筛选 ＤＥＨＰ 降解菌株、构建塑化剂降解合成微生物组提供候

选类群和功能基因依据ꎮ
宏转录组测序可表征微生物群落在新污染物降解过程中的功能响应ꎮ 与宏基因组相比ꎬ宏转录组能

反映降解基因和相关通路的活跃状态ꎬ识别关键功能基因ꎮ Ｏｌａｂｅｍｉｗｏ 等[２８] 利用两阶段富集法筛选微塑

料降解菌群ꎬ并通过宏转录组测序鉴定出 ＬＤＰＥ 条件下 １０ 个已知塑料降解酶基因和 １８２ 个潜在新型塑料

降解酶基因上调ꎬ作为微塑料降解合成微生物组的菌株选择参考ꎮ 而针对复合污染土壤修复ꎬ可将植物、
根际微生物及外源微生物作为整体进行宏转录组分析[２９]ꎮ 此类研究表明ꎬ宏转录组不仅可识别降解相关

基因ꎬ还可评价外源菌进入根际后与植物和土著微生物之间的协同作用ꎮ

２９０１
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宏蛋白组可直接检测实际表达的功能蛋白和关键酶ꎬ代谢组可从小分子代谢物层面反映污染物转化

和土壤代谢变化ꎬ判断菌株及功能在修复中的作用ꎮ Ｃｈｅｎ 等[３０] 以邻苯二甲酸二丁酯(ｄｉｂｕｔｙｌ ｐｈｔｈａｌａｔｅꎬ
ＤＢＰ)污染黑土为对象ꎬ结合宏蛋白组学、代谢组学发现ꎬＤＢＰ 污染加快了土壤微生物对葡萄糖的消耗ꎬ并
上调了孔蛋白及单糖 ＡＢＣ 转运系统中周质溶质结合蛋白的表达ꎬ同时 ＡＴＰ、ＮＡＤＰＨ 生成及部分脱氢酶表

达也上调ꎮ 这说明宏蛋白组和代谢组的联合分析能够把污染胁迫下的蛋白表达变化和能量代谢结合起

来ꎬ在构建合成微生物组时ꎬ可辅助判断具体进行碳源摄取、污染物转化的模块ꎮ 代谢组学还可用于识别

污染胁迫下的差异代谢物和受影响通路ꎬ为合成微生物组的成员筛选和修复效果评价提供参考[３１]ꎮ
要进一步明确复杂群落中哪些微生物真正参与污染物降解ꎬ还可结合稳定同位素探针(ＳＩＰ)技术ꎮ

Ｗｅｉ 等[３２]利用 ＤＮＡ￣ＳＩＰ 和宏基因组测序识别出 １５ 个 ＤＥＨＰ 活性降解操作分类单元(ＯＴＵ)ꎬ并解析出 ６
条 ＤＥＨＰ 降解路径ꎮ 这类研究能够把具体降解菌与降解途径联系起来ꎬ对从原位土壤群落中筛选功能

菌、构建合成微生物组具有参考价值ꎮ
除此之外ꎬ单细胞技术是更前沿的发展方向ꎮ 单细胞技术主要是在单个细胞水平上对微生物进行识

别、分选和分析ꎮ 与宏基因组、宏转录组等群体水平分析不同ꎬ单细胞技术可以尽量把功能对应到具体微

生物细胞上ꎬ尤其适合用于寻找土壤中低丰度、难培养但可能具有重要降解功能的微生物ꎮ 对于合成微生

物组构建而言ꎬ这类技术可为前期功能菌筛选提供更准确的对象ꎬ减少后续人工菌群构建中的盲目性ꎮ Ｌｉ
等[３３]提出了稳定同位素探针、拉曼激活单细胞分选和基因组指导培养相结合的 ＲＡＣＳ￣ＳＩＰ￣ＧＤＣ 策略ꎬ对
活性甲苯降解菌进行原位识别和定向培养ꎬ获得了具有完整甲苯代谢通路的苯、甲苯、乙苯和二甲苯

(ＢＴＥＸ)降解菌 Ｐｉｇｍｅｎｔｉｐｈａｇａ ｓｐ. Ｌ８Ｂ２ꎮ 此方法把稳定同位素标记、单细胞拉曼分选和基因组指导培养

结合起来ꎬ既可识别真正参与污染物利用的微生物ꎬ又能指导目标菌株的培养ꎮ 因此ꎬ单细胞分选可作为

合成微生物组构建前的功能菌挖掘手段ꎬ为后续菌株选择、成员组合和代谢功能分析提供基础ꎮ
空间组学更关注样品中的空间位置信息ꎮ 它不是简单地把土壤样品混合后检测ꎬ而是尽量保留微生

物、基因、蛋白或代谢物在原位环境中的分布情况ꎮ 由于土壤内部存在明显异质性ꎬ根际、团聚体内部和污

染物富集区的微环境并不相同ꎬ因此空间信息有助于判断功能菌是否能在目标区域定殖ꎬ以及不同菌株之

间是否可能形成协同作用[３４]ꎮ 但空间组学在土壤新污染物研究中的直接应用目前仍相对有限ꎬ缺乏可作

为典型例证的成熟原始研究ꎮ
多组学技术可识别土壤受新污染物胁迫而响应的关键菌群、功能基因、酶以及代谢通路ꎬ为人工智能

计算和模型辅助设计提供数据基础[３５]ꎮ 模型辅助设计则推动利用土壤天然生物群落修复向利用合成微

生物组修复的转变ꎮ 微生物组建模、代谢互作分析和群落功能模拟等手段ꎬ可用于分析菌株之间的协作关

系ꎬ帮助筛选关键功能菌及具有潜力的菌株组合ꎬ提高修复的针对性和效率ꎮ 该技术在除草剂、石油烃等

污染物中的研究较多ꎬ修复效果显著ꎬ体现了其在新污染物治理中具有较高的应用潜力ꎮ 如 ＳｕｐｅｒＣＣ 代谢

建模流程可记录微生物组内部代谢相互作用ꎬ并能够模拟不同微生物组的性能ꎬ构建具有较强修复能力的

合成微生物组[３６]ꎮ 除此之外ꎬ计算机辅助设计已逐渐进入降解酶筛选、代谢通路分析和工程菌株优化等

关键流程ꎬ如机器学习工具 ＸｅｎｏＢｕｇ 可预测细菌降解酶ꎬ代谢模型和数学建模可识别关键通路[２２]ꎮ 有研

究在大肠杆菌中构建了将 １ꎬ２ꎬ３－三氯丙烷转化为甘油的人工合成途径ꎬ并预测了最佳酶比例ꎬ以实现甘

油产量最大且代谢产物毒性最小[３７]ꎮ 此外ꎬ基因组尺度代谢模型也可用于污染物降解菌的功能预测ꎬ如
预测了反硝化细菌 Ｔｈａｕｅｒａ ｓｐ. ＭＺ１Ｔ 在不同条件下的生长表现及对芳香族污染物的降解潜力[３８－３９]ꎮ

综上ꎬ合成微生物组用于土壤新污染物修复时ꎬ可借助宏基因组、宏转录组、宏蛋白组和代谢组等技术

识别功能基因、表达蛋白和代谢变化ꎻＳＩＰ 和单细胞分选技术定位参与污染物转化的关键微生物ꎻ模型辅

助设计和机器学习手段用于降解酶预测、菌群组合优化和修复方案筛选ꎮ 表 １ 汇总了近些年相关技术在

土壤修复中的代表性应用ꎬ主要涉及塑化剂、微塑料、石油烃类污染物和除草剂等ꎬ重点关注功能菌筛选、
降解菌识别、机制解析和菌群效果评价ꎮ

２　 合成微生物组在土壤新污染物修复中的作用效能

２.１　 去除抗生素及抗生素抗性基因

抗生素及抗性基因(ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓꎬＡＲＧ)是土壤新污染物的重要组成部分ꎬ农业活动是其进
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表 １　 合成微生物组相关技术在土壤新污染物生物修复研究中的应用概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｂｉｏｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｍｅｒｇｉｎｇ ｃｏｎｔａｍｉｎａｎｔｓ ｉｎ ｓｏｉｌ

技术类别
Ｔｅｃｈｎｉｃａｌ ｃａｔｅｇｏｒｙ

污染物
Ｃｏｎｔａｍｉｎａｎｔ

研究体系
Ｓｔｕｄｙ ｓｙｓｔｅｍ

主要发现
Ｍａｉｎ ｆｉｎｄｉｎｇｓ

参考文献
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ

机器学习 / 酶预测 多类污染物 宏基因组数据
ＸｅｎｏＢｕｇ 可预测细菌污染物降解酶ꎬ为污染物降解酶筛选和功能元
件挖掘提供计算工具

[２２]

宏基因组 ＤＥＨＰ 土壤
ＤＥＨＰ 在土壤中的降解主要通过苯甲酸途径进行ꎻ细菌较真菌和古
菌响应更敏感ꎬ潜在降解基因主要包括酯酶等

[２７]

宏转录组 ＬＤＰＥ 微塑料
农业土壤富集

菌群
鉴定出 １０ 个已知塑料降解酶基因和 １８２ 个潜在新型塑料降解酶基
因上调

[２８]

宏转录组 复合污染土壤
植物－根际菌－
外源菌体系

从整体上解析植物、根际微生物和外源接种微生物之间的互作关系 [２９]

宏蛋白组 / 代谢组 ＤＢＰ 黑土
ＤＢＰ 污染上调孔蛋白及周质单糖 ＡＢＣ 转运体溶质结合蛋白表达ꎬ
同时 ＡＴＰ、ＮＡＤＰＨ 生成及部分脱氢酶表达升高ꎬ提示糖类摄取与能
量代谢增强

[３０]

代谢组 / 微生物组
联合

ＤＢＰ 土壤暴露体系
共发现 １７２ 种差异代谢物ꎬ其中 １００ 种上调ꎬ７２ 种下调ꎬ影响 ４３ 条
代谢通路ꎬ可用于评价污染胁迫下土壤微生物代谢响应

[３１]

ＳＩＰ(ｓｔａｂｌｅ ｉｓｏｔｏｐｅ
ｐｒｏｂｉｎｇ) ＤＥＨＰ 农田土壤 / 蚯蚓

辅助体系
识别出 １５ 种活性 ＤＥＨＰ 降解菌ꎬ并解析出 ６ 条降解路径 [３２]

单细胞分选
ＢＴＥＸ / 甲苯

降解菌
石油污染土壤

利用 ＲＡＣＳ￣ＳＩＰ￣ＧＤＣ 原位识别并定向培养活性降解菌ꎬ 获 得
Ｐｉｇｍｅｎｔｉｐｈａｇａ ｓｐ. Ｌ８Ｂ２ꎬ后续基因组分析显示其具有近完整甲苯代
谢通路

[３３]

模型辅助设计 莠去津
Ｐａｅｎａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ
ａｕｒｅｓｃｅｎｓ ＴＣ１

构建基因组尺度代谢模型 ｉＲＺ１１７９ꎬ用于预测菌株生长及莠去津降
解相关营养条件ꎻ葡萄糖和磷酸盐补充被预测并验证可促进莠去津
消耗

[３９]

微生物组建模 除草剂
天然微生物组 /
合成微生物组

构建 ＳｕｐｅｒＣＣ 代谢建模流程ꎬ可记录微生物组内部代谢相互作用ꎬ
并模拟不同微生物组表现

[３５]

全基因组测序 ＬＤＰＥ 土壤 ＬＤＰＥ 降解
体系

构建 ＧＡＭ 合成菌群ꎬ具有 ＬＤＰＥ 降解、生物膜形成和产生生物表面
活性剂等功能ꎻ６０ ｄ 重量损失提高至 ５.７０％ ~ ７.８８％ꎬＬＤＰＥ 半衰期
由 １ ７３１~２ ４８２ ｄ 缩短至 ５０４~７０５ ｄ

[４０]

１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因
测序

６ 种 ＰＡＥ 培养基＋土壤
合成菌群可同步降解混合 ＰＡＥｓꎻ土壤中 ６ ｄ 内完全降解 ＤＭＰ、ＤＥＰ、
ＢＢＰ 和 ＤＢＰꎬ２ 周内降解 ７０.８４％ ＤＥＨＰ 和 ６６.２４％ ＤＯＰ [４１]

１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因
测序

ＤＢＰ、ＤＥＨＰ ＳＣ￣５ 合成菌群＋
玉米根际土壤

构建 ５ 株细菌组成的 ＳＣ￣５ꎬ液体培养中 ＤＢＰ 和 ＤＥＨＰ 去除率达
９８.１％~１００％ꎻ玉米根际土壤中 ＤＥＨＰ 第 ５０ 天去除率达 ９２％ [４２]

１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因
测序、宏基因组

多种除草剂 土壤微宇宙
构建除草剂降解 ＳｙｎＣｏｍꎬ４８ ｈ 内对多种除草剂实现 ６０％以上降解ꎻ
黑土微宇宙中 ３５ ｄ 降解效率达 ６０％ ~ ９９％ꎬ并维持菌群丰度在 １０
ＣＦＵ􀅰ｇ－１以上

[４３]

入土壤的重要途径[４４]ꎮ 土壤抗生素残留通常处于 ｎｇ􀅰ｇ－１水平ꎬ不同地区、土地利用方式导致地区间差异

较大ꎬ最高可达 ２ ６８３ ｎｇ􀅰ｇ－１[５]ꎮ 相比于抗生素残留ꎬＡＲＧ 具有更高的持续性和传播能力ꎬ施用粪肥后土

壤中 ＡＲＧ 绝对丰度可达 １０６ ~１０１０ ｃｏｐｉｅｓ􀅰ｇ－１ꎬ明显高于未施粪肥土壤[４５]ꎮ 因此ꎬ抗生素残留与 ＡＲＧ 的去

除ꎬ是土壤新污染物生物修复的重要部分ꎮ 在抗生素去除层面ꎬ合成微生物组相关应用仍处于起步阶段ꎮ
Ｗｕ 等[４６]从四环素污染土壤中分离功能菌ꎬ并构建了由 Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｓｐ. ＸＹ￣１ 和 Ｐａｎｄｏｒａｅａ ｓｐ. ＸＹ￣２ 组成的

四环素降解菌群ꎮ 该菌群在培养基中 １２ ｄ 内可降解 ８１.７２％的四环素ꎻ用于实验室土壤修复时ꎬ在 ３０ ℃、
初始四环素浓度约 ３５ ｍｇ􀅰ｋｇ－１的条件下ꎬ６５ ｄ 内四环素浓度下降 ４３.７２％ꎮ 但该研究也显示ꎬ进入土壤后

只有 Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｓｐ. ＸＹ￣１ 成功增殖ꎬＰａｎｄｏｒａｅａ ｓｐ. ＸＹ￣２ 未被检出ꎬ说明人工组合菌群在土壤中的定殖和协

同作用仍不稳定ꎮ 相比于抗生素残留ꎬＡＲＧ 更直接关系抗性传播风险ꎮ 目前ꎬ同时面向抗生素降解和

ＡＲＧ 控制的土壤合成微生物组研究仍较少ꎬ后续还需重点评估菌群的定殖能力、功能稳定性和生态安全

性ꎮ ＡＲＧ 直接关系环境抗性风险ꎬ合成微生物组在其去除方面的研究也取得了重要进展ꎮ 有前沿研究已

开始尝试将成簇规律间隔短回文重复序列及其相关蛋白系统(ＣＲＩＳＰＲ￣Ｃａｓ)等可编程系统用于 ＡＲＧ 的定

向清除ꎮ Ｌｉ 等[１９]基于 ＣＲＩＳＰＲ￣Ｃａｓ 免疫机制构建了 ＶＡＤＥＲ 系统ꎬ为抗性基因的定向削减提供了合成生

物学工具ꎮ 该研究虽不是典型的多菌株合成菌群修复案例ꎬ但可为合成微生物组修复体系中的抗性风险

控制提供参考ꎮ
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２.２　 清除微塑料

目前ꎬ合成微生物组在土壤微塑料修复中的应用较少ꎬ真正针对土壤体系中的原始研究相对有限ꎮ 较

为有代表性的是 Ｍｕａｎｇｃｈｉｎｄａ 等[４０] 构建的人工合成菌群 ＧＡＭꎬ该菌群由 Ｇｏｒｄｏｎｉａ ｓｉｈｗｅｎｓｉｓ ＬＳ１、
Ａｍｙｃｏｌａｔｏｐｓｉｓ ｔｈｅｒｍｏｆｌａｖａ ３Ｂ１４ 和 Ｍｅｓｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ ｓｐ. １Ｂ３ 组成ꎬ具有 ＬＤＰＥ 降解、生物膜形成和产生生物表

面活性剂等功能ꎮ 与单菌体系相比ꎬＧＡＭ 菌群表现出更高的 ＬＤＰＥ 降解速率(０.０００ ７ ｄ－１)ꎬ高于单菌体系

(０.０００ ５~０.０００ ６ ｄ－１)ꎮ 在土壤微宇宙中ꎬＧＡＭ 处理 ６０ ｄ 后ꎬＬＤＰＥ 质量损失提高到 ５.７０％~７.８８％ꎬ明显

高于未接种对照(１.６６％~２.３７％)ꎬ且 ＬＤＰＥ 半衰期从 １ ７３１~２ ４８２ ｄ 缩至 ５０４~７０５ ｄꎬ这说明功能互补的

合成菌群能够在一定程度上促进土壤中 ＬＤＰＥ 的降解ꎬ但其在真实土壤中的定殖稳定性、成员互作关系和

长期降解效果仍需要进一步验证ꎮ
２.３　 消除持久性有机污染物及疏水性难降解有机污染物

近年来ꎬ合成微生物组在土壤中 ＰＯＰｓ 降解方面已取得诸多进展ꎬ尤其是人工功能菌群的构建ꎮ Ｗｕ
等[２０]使用 ｔｏｐ￣ｄｏｗｎ 富集与 ｂｏｔｔｏｍ￣ｕｐ 重构的方法ꎬ构建合成微生物菌群并探讨了其对 ＴＢＢＰＡ 的降解效

能ꎮ 首先从沉积物样品中富集获得多个 ＴＢＢＰＡ 降解微生物组ꎬ其中 Ｍ３ 组表现出较高降解活性ꎬＭ３￣３ 微

生物组对 ＴＢＢＰＡ 的降解率最高ꎬ可达 ９１.６％ꎮ 随后基于关键功能菌及其互作关系组装获得合成菌群

ＳｙｎＣｏｎ１、ＳｙｎＣｏｎ２ 等ꎮ 研究发现ꎬ单菌体系整体降解能力有限ꎬ在筛选的 ２５ 株菌中仅 ７ 株表现出一定

ＴＢＢＰＡ 降解能力ꎬ且多数降解率低于 １０％ꎮ 相比之下ꎬ在低浓度 Ｌ－丙氨酸条件下ꎬＳｙｎＣｏｎ２ 在 ３６ ｈ 内对

ＴＢＢＰＡ 的降解率约为 ９０％ꎬ明显高于单菌、ＳｙｎＣｏｎ１ 以及全部关键菌的简单组合ꎮ 土壤微宇宙试验表明ꎬ
接种合成菌群 ＳｙｎＣｏｎ２ 后ꎬ灭菌土中 ＴＢＢＰＡ 在 ７ ｄ 时的降解率由 ６％提高至 ２０％以上ꎬ非灭菌土中则高达

４０％ꎬ表明人工简化和重组的合成菌群可在土壤微宇宙中提高 ＴＢＢＰＡ 的去除效果ꎮ 类似的ꎬ也有研究构

建了兼具固氮和芘降解功能的合成菌群ꎬ并将其用于污染土壤修复ꎬ研究发现该体系能够同时促进芘

(ｐｙｒｅｎｅ)去除及相关功能基因富集ꎬ相比于自然降解ꎬ固氮型合成微生物群落(ＳｙｎＣｏｍ)在 ２ 类土壤中均

同步提高了芘降解与固氮功能ꎬ其中红壤中芘降解率由 ４１.８％提高至 ５０.０％ꎬ水稻土由 ７９.２％提高至

８４.９％ꎬ表明固氮型合成菌群可在一定程度上促进土壤中芘降解ꎬ并同步增强固氮相关功能[４７]ꎮ
２.４　 其他污染物的降解

除前述几类污染物外ꎬ合成微生物组在其他新兴污染物处理中的应用ꎬ目前较多集中在邻苯二甲酸酯

类增塑剂及少数农药残留ꎮ 就现有研究而言ꎬ与土壤场景联系最紧密的仍然是邻苯二甲酸酯ꎮ 邻苯二甲酸

酯类污染物组成复杂、代谢中间产物较多ꎬ适合通过功能互补的合成菌群协同降解ꎮ Ｌｉｕ 等[４１]构建了由功

能互补菌株组成的合成细菌菌群ꎬ实现了 ６ 种优先控制邻苯二甲酸酯类污染物(ＰＡＥ)在无机盐培养基和

土壤中的同步高效降解ꎮ 由于单一菌株通常仅具备部分 ＰＡＥ 降解能力ꎬ功能互补的菌群能够覆盖更多

ＰＡＥ 降解步骤ꎬ从而实现多种 ＰＡＥ 的同步去除ꎮ 在含有 ６ 种混合 ＰＡＥ 的培养基中ꎬ合成菌群在 ４８ ｈ 内完

全降解了 ４ 种短链 ＰＡＥꎬ并在 ７２ ｈ 内降解了 ＤＥＨＰ (１００％)和邻苯二甲酸二正辛酯( ｄｉｏｃｔｙｌ ｐｈｔｈａｌａｔｅꎬ
ＤＯＰ)(６２.５％)ꎮ 在含有 ６ 种混合 ＰＡＥ 的土壤中ꎬ合成菌群在 ６ ｄ 内完全降解了邻苯二甲酸二甲酯

(ｄｉｍｅｔｈｙｌ ｐｈｔｈａｌａｔｅꎬＤＭＰ)、邻苯二甲酸二乙酯(ｄｉｅｔｈｙｌ ｐｈｔｈａｌａｔｅꎬＤＥＰ)、邻苯二甲酸丁基苄酯(ｂｅｎｚｙｌ ｂｕｔｙｌ
ｐｈｔｈａｌａｔｅꎬＢＢＰ)和 ＤＢＰꎬ并在 ２ 周内使 ＤＥＨＰ 和 ＤＯＰ 的降解率分别达到 ７０.８４％和 ６６.２４％ꎬ显示出合成菌

群在混合 ＰＡＥ 污染土壤修复中的应用潜力ꎮ 在此基础上ꎬＬü 等[４２]进一步构建了 ５ 株细菌组成的合成菌

群 ＳＣ￣５ꎬ在 ２００ ｍｇ􀅰Ｌ－１条件下液体培养基中对 ＤＢＰ 和 ＤＥＨＰ 的去除率达到 ９８.１％ ~１００％ꎬ玉米根际土壤

中 ＤＥＨＰ 去除率在第 ５０ 天可达 ９２％ꎬ高于未接种根际土壤(８２％)和接种后非根际土壤(７６％)ꎬ证实该菌

群能够重新定殖玉米根际ꎬ从而显著促进根际土壤中 ＤＥＨＰ 的去除ꎮ Ｗｅｉ 等[４８] 构建的 ＳｙｎＣｏｍ￣４ 则进一

步表明ꎬ根际环境能够放大合成菌群的修复作用:该体系可完成 ＤＥＨＰ 降解ꎬ并在 ５０ ｄ 的土壤试验中使根

际 ＤＥＨＰ 降解率由 ７１.７％提高到 ７８.０％ꎬ非根际土则由 ６５.２％提高到 ６８.７％ꎮ 这些研究表明ꎬ合成菌群在

ＰＡＥｓ 污染土壤ꎬ尤其是根际土壤修复中具有一定应用潜力[４９]ꎮ
此外ꎬ合成微生物组在土壤中除草剂、生物毒素残留等方面的应用也有报道ꎮ 如 Ｚｈａｎｇ 等[４３] 构建了

ＳｙｎＣｏｍꎬ发现其在土壤微宇宙中表现出较强应用潜力ꎬ该体系在 ４８ ｈ 内可对多种除草剂实现 ６０％以上降

解ꎬ在黑土微宇宙试验中ꎬ３５ ｄ 时除草剂的降解效率高达 ９９％ꎬ并能将菌群丰度稳定维持在 １０４ ＣＦＵ􀅰ｇ－１以

上ꎮ 总体来看ꎬ合成微生物组在 ＰＡＥｓ 和部分农药残留修复中已有较明确的原始研究支撑ꎬ但相关研究仍

主要集中在室内培养、盆栽或土壤微宇宙尺度ꎬ距离复杂土壤环境中的长期稳定应用仍有一定距离ꎮ
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３　 合成微生物组修复土壤新污染物的作用机制

合成微生物组与传统生物修复相比其优势主要体现在代谢链条的衔接和成员间互补ꎮ 对于降解步骤

较多、容易积累中间产物的新污染物ꎬ单一菌株往往难以同时完成母体化合物转化和下游中间产物继续降

解ꎬ而合成菌群可通过不同成员之间的代谢分工ꎬ使污染物降解过程更加连续ꎮ 这一过程也对应图 １ 中的

“主要作用机制”ꎮ 此机制在 ＴＢＢＰＡ 和 ＰＡＥ 降解中均有体现ꎮ 在 ＴＢＢＰＡ 降解过程中ꎬ脱溴是关键步骤之

一ꎬ同时中间产物分析表明其可能经过氧化 β－断裂和硝化 β－断裂等途径发生转化ꎬ而 ＳｙｎＣｏｎ２ 中不同菌

株携带不同的芳香化合物降解相关基因ꎬ可共同参与 ＴＢＢＰＡ 及其下游芳香中间产物的转化ꎬＬ－氨基酸也

可作为共代谢底物促进这一过程ꎮ 这说明对于 ＴＢＢＰＡ 降解机制尚不完全清楚的污染物ꎬ合成菌群的作用

不仅是提高降解率ꎬ还是通过不同菌的配合补足单菌在复杂代谢过程中的不足[２０]ꎮ ＰＡＥ 在合成菌群作用

下的降解同样需要多个反应步骤ꎮ ＤＢＰ、ＤＥＨＰ 等先通过水解和脱酯化形成相应单酯ꎬ并进一步转化为邻

苯二甲酸ꎻ部分长链 ＰＡＥ 还可通过 β－氧化形成短链 ＰＡＥ 化合物ꎮ 随后ꎬ邻苯二甲酸可继续进入原儿茶

酸途径ꎬ或经苯甲酸、儿茶酚等中间产物进一步代谢ꎮ 其中ꎬ部分菌株如 Ｇｌｕｔａｍｉｃｉｂａｃｔｅｒ ｓｐ. ＺＪＵＴＷ 主要降

解母体 ＰＡＥꎬ另一部分如 Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ ｓｐ. ＬＨ１ 则更擅长利用邻苯二甲酸和原儿茶酸等中间产物ꎬ减少中间

产物积累ꎬ使降解过程更连续ꎮ ＳＣ￣５ 合成菌群的研究也表明ꎬ不同成员对母体 ＰＡＥ、中间产物和代谢产物

的利用能力存在差异ꎬＰＡＥ 去除效率的提高并不只是来自某一个高效菌株ꎬ而是来自菌株之间的协同代

谢[４１－４２]ꎮ 总体来看ꎬ合成菌群可通过成员间的代谢分工ꎬ依次完成母体污染物转化、中间产物继续降解及

最终矿化ꎮ ＰＡＥ 和 ＴＢＢＰＡ 的典型协同降解过程如图 ２ 所示ꎮ

图 ２　 合成微生物组降解新污染物的机制

Ｆｉｇ􀆰 ２ Ｅｍｅｒｇｉｎｇ ｃｏｎｔａｍｉｎａｎｔ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｂｙ ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｓ

对于芘等多环芳烃(ｐｏｌｙｃｙｃｌｉｃ ａｒｏｍａｔｉｃ ｈｙｄｒｏｃａｒｂｏｎｓꎬＰＡＨ)ꎬ合成菌群的作用还与营养限制的缓解有

关ꎮ ＰＡＨ 污染土壤中常存在碳源过剩而氮源不足的问题ꎬ氮限制会抑制降解菌的生长和代谢活性ꎮ 以

Ａｚｏｔｏｂａｃｔｅｒ ｃｈｒｏｏｃｏｃｃｕｍ ＨＮ 和 Ｐａｒａｃｏｃｃｕｓ ａｍｉｎｏｖｏｒａｎｓ ＨＰＤ￣２ 构建的合成微生物组体系为例ꎬ固氮菌可通过

固氮作用向芘降解菌提供氮源ꎬ尤其是以 ＮＨ４
＋以及氨基酸、肽类等含氮物质的形式缓解氮限制ꎻ同时双方

可通过芘降解下游中间产物进行交叉供养ꎬ在氮限制条件下维持降解菌活性ꎮ 与单菌相比ꎬ这类双菌或多

菌体系的优势不只是提高降解率ꎬ更在于把污染物降解与氮素供给两功能连接ꎮ 组学分析表明ꎬ共培养条

件下ꎬＡ􀆰 ｃｈｒｏｏｃｏｃｃｕｍ ＨＮ 中氮固定、芳香化合物降解、蛋白输出和三羧酸循环 ( ＴＣＡ) 等过程增强ꎬ
Ｐ􀆰 ａｍｉｎｏｖｏｒａｎｓ ＨＰＤ￣２ 中群体感应、芳香化合物降解和 ＡＴＰ 结合盒(ＡＢＣ)转运体等过程增强ꎬ说明该体系

的作用并不只是单纯供氮ꎬ还涉及代谢物交换、细胞间交流和功能互补ꎮ 因此ꎬ营养互补和交叉供养是合

成微生物组促进 ＰＡＨ 等难降解有机污染物去除的重要机制ꎬ尤其适用于解释贫瘠土壤或氮限制条件下合

成菌群修复效果的提高[４７ꎬ５０]ꎮ
除代谢分工和营养互补外ꎬ合成菌群能否与污染物充分接触ꎬ也会影响修复效果ꎮ ＬＤＰＥ 结构稳定且

疏水性强ꎬ微生物降解受限于菌体与塑料的附着接触ꎮ Ｍｕａｎｇｃｈｉｎｄａ 等[４０]构建的 ＧＡＭ 合成菌群菌株间在

ＬＤＰＥ 降解功能上表现出一定互补性ꎬ其生物膜形成有利于菌体定殖ꎬ生物表面活性剂可改善菌体与疏水

性塑料基质的接触条件ꎮ 具体而言ꎬＧ􀆰 ｓｉｈｗｅｎｓｉｓ ＬＳ１ 参与聚合物氧化ꎬＡ􀆰 ｔｈｅｒｍｏｆｌａｖａ ３Ｂ１４ 与生物膜形成关
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系密切ꎬＭｅｓｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ ｓｐ. １Ｂ３ 则通过酯酶、脂肪酶等发挥作用ꎬ共同促进 ＬＤＰＥ 表面侵蚀和聚合物链

降解ꎮ
此外ꎬ群体感应(ＱＳ)也可参与菌株的功能调控ꎮ 微生物可通过酰基高丝氨酸内酯(ＡＨＬ)等信号分子

进行细胞间交流ꎬ如调控降解相关基因表达、促进胞外聚合物产生和生物膜形成、改变细胞表面疏水性等ꎮ
在 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ＣＧＭＣＣ１.８６０ 中ꎬｒｈｌ 群体感应系统的破坏会降低芳香族化合物降解能力和下调

儿茶酚 ２ꎬ３－双加氧酶相关基因 ｎａｈＨ 的表达[５１－５２]ꎮ 针对双酚 Ａ 降解菌 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ｓｐ. ＹＫ５ 的研究也发

现ꎬ该菌主要产生 Ｎ－辛酰高丝氨酸内酯(Ｃ８￣ＨＳＬ)信号分子ꎬＡＨＬ 系统缺失后ꎬｂｉｓｄＡ 等降解相关基因表达

下降ꎬ双酚 Ａ 降解能力受到影响[５３]ꎮ 上述研究主要揭示 ＱＳ 对单个功能菌降解性能的调控ꎬ有研究显示

ＱＳ 可调控微生物群体的行为ꎬ并可能影响微生物群落的功能表现ꎬ但目前关于 ＱＳ 介导的菌群间信号交

流在污染物降解过程中的作用仍缺乏深入研究ꎮ 尤其是在土壤合成微生物组体系中ꎬＱＳ 如何影响不同成

员之间的互作关系以及修复效率有待进一步探究ꎮ

４　 合成微生物组在土壤新污染物修复中的优势、局限性与挑战

４.１　 合成微生物组在土壤新污染物修复中的优势

与传统主要依赖天然菌株筛选或原位微生物群落自然降解的修复方式相比ꎬ合成微生物组的优势首

先体现在可根据污染物降解过程进行功能分工ꎮ 土壤中新污染物种类复杂ꎬ许多污染物的降解并不是由

单一反应完成ꎬ而是涉及母体化合物转化、中间产物继续降解、营养供给、抗胁迫和环境适应等多个环节ꎮ
单一菌株往往难以同时承担这些功能ꎬ而合成菌群可根据不同成员的代谢特点进行组合ꎬ使各成员分别参

与污染物初始转化、中间产物利用、营养补充或辅助定殖等过程ꎮ 例如:在 ＰＡＥ 降解中ꎬ不同菌株可分别

降解短链或长链 ＰＡＥꎬ并继续利用邻苯二甲酸、原儿茶酸等中间产物ꎬ从而减少中间产物积累ꎻ在芘降解

体系中ꎬ固氮菌可为降解菌提供可利用氮源ꎬ缓解氮限制对降解菌生长和代谢活性的抑制ꎮ 这种基于功能

分工的组合方式ꎬ使合成菌群在处理结构复杂、降解步骤较多或多种污染物共存的土壤体系时ꎬ比单菌修

复更具有针对性ꎮ
合成微生物组有助于提高修复体系在复杂土壤环境中的适应性ꎮ 土壤是一个复杂体系ꎬ污染物的生

物有效性、土壤营养条件、水分、ｐＨ 值和氧化还原状态均会影响功能菌的存活和作用ꎮ 与单菌相比ꎬ合成

菌群可通过交叉供养、代谢互补、生物膜形成和根际定殖等方式维持降解相关功能稳定ꎮ 但合成菌群并不

必然比单菌更稳定ꎬ实际效果仍取决于菌株之间关系、适应土壤环境的能力ꎬ以及是否会受到土著微生物

竞争抑制[５４]ꎮ 因此ꎬ合成微生物组的优势并非靠菌株数量实现ꎬ而应体现在合理筛选菌群组成、明确功能

分工以及维持菌群协同作用上ꎮ
此外ꎬ合成微生物组具有较强的可设计性ꎮ 多组学技术可用于识别污染物降解相关类群、功能基因、

蛋白和代谢通路ꎬ为功能菌筛选和机制解析提供依据ꎻ稳定同位素探针、单细胞分选等方法则有助于从复

杂土壤群落中识别真正参与污染物转化的活性微生物ꎻ人工智能和代谢模型可用于预测菌株间互作关系、
筛选可能的功能组合ꎬ并优化营养条件或菌群比例ꎬ使后续试验设计更有针对性ꎻ基因编辑、遗传回路和生

物安全模块等合成生物学工具也可作为辅助技术ꎬ用于强化某一功能成员的降解能力、响应能力ꎮ
４.２　 合成微生物组在土壤新污染物修复中的局限性与挑战

合成微生物组为土壤新污染物修复提供了新的思路ꎬ但其在实际土壤中的应用仍面临挑战ꎮ 首先ꎬ合
成菌群在土壤中的定殖和功能维持不稳定ꎬ受土著微生物竞争、营养限制、污染物毒性等多种因素影

响[５５]ꎮ 部分研究在实验室体系下修复效率较高ꎬ但在实际土壤中的复杂环境下出现菌株无法存活、菌群

比例变化或协同关系减弱等问题ꎬ导致修复效果远低于预期[５６]ꎮ 对于工程菌ꎬ外源通路和调控元件可能

增加菌株代谢负担ꎬ导致功能逐渐下降[５７]ꎮ 因此ꎬ构建合成菌群不仅要关注短期降解率ꎬ还需评价其在不

同土壤类型、污染水平和施用方式下的长期稳定性ꎮ
其次ꎬ合成微生物组对土著微生物和土壤生态过程的影响需要评估ꎮ 外源菌群可能与土著微生物竞

争与协作ꎬ导致原有微生物群落结构、功能基因组成和代谢网络改变[５８]ꎮ 同时ꎬ新污染物降解过程中生成

的中间产物和最终产物ꎬ其环境行为和生态风险需进一步评估[５９]ꎮ 因此ꎬ后续研究不应只关注污染物去

除率ꎬ还应关注降解产物毒性、土著微生物群落变化、功能基因组成及土壤养分循环过程ꎬ从而评估土壤修

复效果ꎮ
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再次ꎬ多组学和模型辅助设计虽然有助于提高功能菌、功能基因和代谢通路的筛选效率ꎬ但结果仍需

进一步验证ꎮ 多组学数据通常反映了合成菌的潜在功能或可能参与的过程ꎬ不等同于实际降解过程[６０]ꎮ
不同组学数据反映的层面和时间尺度不同ꎬ也使数据整合和结果解释更加困难[６１]ꎮ 因此ꎬ不能仅凭某一

类组学数据判断某个菌株或某条通路一定在发挥作用ꎬ还需要结合其他方法验证ꎮ 类似的ꎬ模型预测更适

合定位于前期筛选和方案优化ꎬ不能替代实际土壤体系中的效果ꎮ
最后ꎬ合成微生物组的实际应用还受到成本、生物安全和管理规范等因素限制[６２]ꎮ 合成菌群的筛选、

构建、培养和施用需要较高的成本ꎻ工程化菌株的实地施用还涉及水平基因转移等生态健康风险问题ꎬ相
关监管要求也极为严格ꎮ 因此ꎬ未来研究不仅要追求污染物降解效率ꎬ还应重视菌群来源、生物安全、环境

归宿和进行长期监测[６３]ꎮ

５　 结论与展望

合成微生物组为土壤新污染物的生物修复提供了新的思路ꎮ 与依赖天然菌株修复方式相比ꎬ合成微

生物组更强调结合污染物类型、降解途径和土壤环境条件ꎬ借助多组学分析和模型辅助ꎬ进行设计和优化ꎮ
合成菌群在部分新污染物去除中表现出一定的优势ꎬ但目前多数研究仍停留在室内培养和模拟土壤体系

阶段ꎬ在复杂土壤环境中的稳定性和长期修复效果仍需进一步验证ꎮ 未来研究方向需关注:１)加强实际

土壤环境中的长期验证ꎬ在不同土壤类型、污染浓度和施用方式下持续观察合成菌群的定殖能力、降解效

果及其对土著微生物的影响ꎮ ２)优化合成菌群的内部协同作用和功能分工ꎬ应结合污染物转化、中间产

物降解、营养条件限制和环境适应性等因素筛选和组合功能菌株ꎮ ３)结合多组学分析、同位素示踪、代谢

产物鉴定ꎬ验证关键菌株及代谢通路在实际土壤污染物转化中的作用ꎮ ４)重视生态安全和应用可行性ꎬ
综合评价污染物去除效果、中间产物毒性、作物安全、土壤生态功能及外源菌群环境归宿ꎬ确保修复过程具

有较好的安全性和可控性ꎮ
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[３２] Ｗｅｉ ＴꎬＺｈｅｎ ＺꎬＬｕｏ Ｓ Ｗꎬｅｔ ａｌ. Ｅａｒｔｈｗｏｒｍ￣ａｓｓｉｓｔｅｄ ｓｈｉｆｔ ａｎｄ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ａｃｔｉｖｅ ｄｉ(２￣ｅｔｈｙｌｈｅｘｙｌ)ｐｈｔｈａｌａｔｅ ｄｅｇｒａｄｅｒｓ ｉｎ ｆａｒｍｌａｎｄ ｓｏｉｌｓ ｂｙ

ＤＮＡ￣ｓｔａｂｌｅ ｉｓｏｔｏｐｅ ｐｒｏｂｉｎｇ[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｈａｚａｒｄｏｕｓ Ｍａｔｅｒｉａｌｓꎬ２０２５ꎬ４９８:１３９９１６.
[３３] Ｌｉ Ｊ ＢꎬＺｈａｎｇ Ｄ ＹꎬＬｕｏ Ｃ Ｌꎬｅｔ ａｌ. Ｉｎ ｓｉｔｕ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｏｆ ａｃｔｉｖｅ ｄｅｇｒａｄｅｒｓ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｂｙ ｇｅｎｏｍｅ￣ｄｉｒｅｃｔｅｄ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ａｓｓｉｓｔｅｄ ｂｙ

ＳＩＰ￣Ｒａｍａｎ￣ａｃｔｉｖａｔｅｄ ｃｅｌｌ ｓｏｒｔｉｎｇ[Ｊ] . Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ２０２３ꎬ５７(４４):１７０８７－１７０９８.
[３４] Ｊａｎｓｓｏｎ Ｊ ＫꎬＨｏｆｍｏｃｋｅｌ Ｋ Ｓ. Ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ:ｆｒｏｍ ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ ｔｏ ｍｅｔａｐｈｅｎｏｍｉｃｓ[Ｊ] . Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｏｐｉｎｉｏｎ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ２０１８ꎬ４３:１６２－１６８.
[３５] Ｊａｎｓｓｏｎ Ｊ ＫꎬＢａｋｅｒ Ｅ Ｓ. Ａ ｍｕｌｔｉ￣ｏｍｉｃ ｆｕｔｕｒｅ ｆｏｒ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｓｔｕｄｉｅｓ[Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ２０１６ꎬ１:１６０４９.
[３６] Ｒｕａｎ Ｚ ＰꎬＣｈｅｎ ＫꎬＣａｏ Ｗ Ｍꎬｅｔ ａｌ. Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ ｎａｔｕｒａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｓ ｔｏｗａｒｄ ｅｎｈａｎｃｅｄ ｂｉｏｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ ｂｙ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｍｏｄｅｌｉｎｇ[ Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅ

Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓꎬ２０２４ꎬ１５:４６９４.
[３７] Ｋｕｒｕｍｂａｎｇ Ｎ ＰꎬＤｖｏｒａｋ ＰꎬＢｅｎｄｌ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｏｍｐｕｔｅｒ￣ａｓｓｉｓｔｅｄ ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐａｔｈｗａｙ ｆｏｒ ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｔｏｘｉｃ ｐｅｒｓｉｓｔｅｎｔ

ｐｏｌｌｕｔａｎｔ[Ｊ] . ＡＣＳ Ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ２０１４ꎬ３(３):１７２－１８１.
[３８] Ｔｅｃ￣Ｃａｍｐｏｓ ＤꎬＴｉｂｏｃｈａ￣Ｂｏｎｉｌｌａ Ｊ ＤꎬＪｉａｎｇ Ｃꎬｅｔ ａｌ. Ａ ｇｅｎｏｍｅ￣ｓｃａｌｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｍｏｄｅｌ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｅｎｉｔｒｉｆｙｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ Ｔｈａｕｅｒａ ｓｐ. ＭＺ１Ｔ ａｃｃｕｒａｔｅｌｙ

ｐｒｅｄｉｃｔｓ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｌｌｕｔａｎｔｓ ａｎｄ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｌｙｍｅｒｓ[Ｊ] . ＰＬｏＳ Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ２０２５ꎬ２１(１):ｅ１０１２７３６.
[３９] Ｏｆａｉｍ ＳꎬＺａｒｅｃｋｉ ＲꎬＰｏｒｏｂ Ｓꎬｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｓｃａｌｅ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｐａｅｎａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ａｕｒｅｓｃｅｎｓ ＴＣ１ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｍｏｄｅｌ ｔｏｗａｒｄｓ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ａｔｒａｚｉｎｅ

ｂｉｏｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ２０２０ꎬ１０:１３０１９.
[４０] Ｍｕａｎｇｃｈｉｎｄａ ＣꎬＮａｌｏｋａ ＫꎬＰｉｎｙａｋｏｎｇ Ｏ. Ｅｎｈａｎｃｅｄ ｓｏｉｌ ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｌｏｗ￣ｄｅｎｓｉｔｙ ｐｏｌｙｅｔｈｙｌｅｎｅ(ＬＤＰＥ)ｂｙ ａ ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｎｓｏｒｔｉｕｍ:

ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅꎬｍｅｃｈａｎｉｓｍｓꎬａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｙｎａｍｉｃｓ[Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ２０２５ꎬ９９６:１８０１３１.
[４１] Ｌｉｕ Ｔ ＦꎬＮｉｎｇ Ｌ ＸꎬＭｅｉ Ｃ Ｙꎬｅｔ ａｌ. Ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｎｓｏｒｔｉａ ｅｎｈａｎｃｅｄ ｔｈｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｘｅｄ ｐｒｉｏｒｉｔｙ ｐｈｔｈａｌａｔｅ ｅｓｔｅｒ ｐｏｌｌｕｔａｎｔｓ[ Ｊ] .

Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ２０２３ꎬ２３５:１１６６６６.
[４２] Ｌü Ｈ ＸꎬＨｕａｎｇ Ｙ ＨꎬＬｉ Ｑ Ｆꎬｅｔ ａｌ. Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｆｏｒ ｐｈｔｈａｌａｔｅｓ ａｎｄ ｃｏｏｐｅｒａｔｉｖｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｉｎ ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｎｓｏｒｔｉｕｍ ａｎｄ ｉｔｓ

ｂｉｏａｕｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｓｏｉｌ ｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎꎬ２０２５ꎬ３７８:１２６４８１.
[４３] Ｚｈａｎｇ Ｙ ＸꎬＧｉｌｂｅｒｔ Ｊ ＡꎬＬｉｕ Ｘꎬｅｔ ａｌ. ＳｙｎＣｏｍ￣ｍｅｄｉａｔｅｄ ｈｅｒｂｉｃｉｄｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ａｃｔｉｖａｔｅｓ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃａｒｂｏｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｉｎ ｓｏｉｌｓ[ Ｊ] . ｉＭｅｔａꎬ２０２５ꎬ
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４(５):ｅ７００５８.　
[４４] Ｘｉａｏ Ｒ ＨꎬＨｕａｎｇ Ｄ ＬꎬＤｕ Ｌꎬｅｔ ａｌ. Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｓｏｉｌ￣ｐｌａｎｔ ｓｙｓｔｅｍｓ:ａ ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｕｒｃｅꎬｄｉｓｓｅｍｉｎａｔｉｏｎꎬ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｆａｃｔｏｒｓꎬａｎｄ

ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｅｘｐｏｓｕｒｅ ｒｉｓｋｓ[Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ２０２３ꎬ８６９:１６１８５５.
[４５] Ｈｅ ＹꎬＹｕａｎ Ｑ ＢꎬＭａｔｈｉｅｕ Ｊꎬｅｔ ａｌ. Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ ｌｉｖｅｓｔｏｃｋ ｗａｓｔｅ:ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅꎬｄｉｓｓｅｍｉｎａｔｉｏｎꎬａｎｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ[ Ｊ] . ｎｐｊ Ｃｌｅａｎ

Ｗａｔｅｒꎬ２０２０ꎬ３:４.
[４６] Ｗｕ Ｘ ＬꎬＧｕ Ｙ ＣꎬＷｕ Ｘ Ｙꎬｅｔ ａｌ. Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｔｅｔｒａｃｙｃｌｉｎｅ ｄｅｇｒａｄｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｎｓｏｒｔｉｕｍ ａｎｄ ｉｔｓ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｉｎ ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ￣ｓｃａｌｅ

ｓｏｉｌ ｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓꎬ２０２０ꎬ８(２):２９２.
[４７] Ｗａｎｇ ＸꎬＸｕ Ｙ ＦꎬＴｅｎｇ Ｙꎬｅｔ ａｌ. Ａ ｎｉｔｒｏｇｅｎ￣ｆｉｘｉｎｇ ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓ ｓｏｉｌ ｂｉｏｅｎｇｉｎｅｅｒ:ｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｌｙ ｂｏｏｓｔｉｎｇ ｐｙｒｅｎｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ

ａｎｄ ｄｉａｚｏｔｒｏｐｈｙ ｉｎ ｓｏｉｌｓ[Ｊ] . Ｃｈｅｍｉｃａｌ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ２０２５ꎬ５２６:１７１０１５.
[４８] Ｗｅｉ Ｊ ＬꎬＨｕａｎｇ Ｙ ＨꎬＬｉ Ｊ Ｈꎬｅｔ ａｌ. Ｓｉｍｐｌｉｆｉｅｄ ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｅｖｅａｌｓ ｔｈｅ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｏｆ ｐｈｔｈａｌａｔｅ￣ｄｅｇｒａｄｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｍａｉｚｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

ｅｎｈａｎｃｉｎｇ ｐｈｔｈａｌａｔｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｃｈｅｍｉｃａｌ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇꎬ２０２５ꎬ１３(５):１１７４９５.
[４９] Ｖｏｒｈｏｌｔ Ｊ ＡꎬＶｏｇｅｌ ＣꎬＣａｒｌｓｔｒöｍ Ｃ Ｉꎬｅｔ ａｌ. Ｅｓｔａｂｌｉｓｈｉｎｇ ｃａｕｓａｌｉｔｙ:ｏｐｐｏｒｔｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｆｏｒ ｐｌａｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ[Ｊ] . Ｃｅｌｌ

Ｈｏｓｔ ＆ Ｍｉｃｒｏｂｅꎬ２０１７ꎬ２２(２):１４２－１５５.
[５０] Ｗａｎｇ ＸꎬＴｅｎｇ ＹꎬＷａｎｇ Ｘ Ｍꎬｅｔ ａｌ. Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｔｒａｎｓｆｅｒ ａｎｄ ｃｒｏｓｓ￣ｆｅｅｄｉｎｇ ｂｅｔｗｅｅｎ Ａｚｏｔｏｂａｃｔｅｒ ｃｈｒｏｏｃｏｃｃｕｍ ａｎｄ Ｐａｒａｃｏｃｃｕｓ ａｍｉｎｏｖｏｒａｎｓ ｐｒｏｍｏｔｅｓ

ｐｙｒｅｎｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｔｈｅ ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ２０２３ꎬ１７(１２):２１６９－２１８１.
[５１] Ｃｈｅｎ Ａ ＮꎬＨｕａｎｇ Ｙ Ｌ. Ａｃｙｌ ｈｏｍｏｓｅｒｉｎｅ ｌａｃｔｏｎｅ ｂａｓｅｄ ｑｕｏｒｕｍ ｓｅｎｓｉｎｇ ａｆｆｅｃｔｓ ｐｈｅｎａｎｔｈｒｅｎｅ ｒｅｍｏｖａｌ ｂｙ Ｎｏｖｏｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ ｐｅｎｔａｒｏｍａｔｉｖｏｒａｎｓ ＵＳ６￣１

ｔｈｒｏｕｇｈ ａｌｔｅｒｉｎｇ ｃｅｌｌ ｓｕｒｆａｃｅ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ[Ｊ] . Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｂｉｏｄｅｔｅｒｉｏｒａｔｉｏｎ ＆ Ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎꎬ２０２０ꎬ１４７:１０４８４１.
[５２] Ｙｏｎｇ Ｙ ＣꎬＺｈｏｎｇ Ｊ Ｊ. Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ａｒｏｍａｔｉｃｓ ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｂｙ ｒｈｌ ｑｕｏｒｕｍ ｓｅｎｓｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍ ｔｈｒｏｕｇｈ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｃａｔｅｃｈｏｌ ｍｅｔａ￣ｃｌｅａｖａｇｅ ｐａｔｈｗａｙ

[Ｊ] . Ｂｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ２０１３ꎬ１３６:７６１－７６５.
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陈旭文ꎬ南京农业大学副教授、硕士生导师ꎬ环境科学与工程领域研究人员ꎮ ２０２２ 年毕业于南京农业

大学ꎬ获工学博士学位ꎬ主要从事生物毒素污染风险与控制研究工作ꎮ 围绕生物毒素等有毒有机污染

物ꎬ重点开展污染物绿色消减与界面调控、环境行为与土壤微生态响应、农业暴露与生物效应等方面

的研究ꎮ 主持了国家自然科学基金(青年基金、面上项目等)、中国博士后科学基金特别资助、国家重

点研发计划子课题等国家级科研项目ꎮ 相关研究成果发表于 Ｗａｔｅｒ Ｒｅｓｅａｒｃｈ、Ａｐｐｌｉｅｄ Ｃａｔａｌｙｓｉｓ Ｂ:
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ａｎｄ Ｅｎｅｒｇｙ 和«中国环境科学»等国内外学术期刊ꎬ迄今已发表学术论文 ３０ 余篇ꎮ 入选江

苏省“卓越博士后”人才计划ꎮ 任 Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ 和«土壤学报»青年编委ꎮ
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