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摘 要：土壤健康是确保粮食安全和维持陆地生态系统服务与功能的重要前提。土壤微生物在调节养分循环、

增强根际免疫、阻控环境污染等方面发挥着关键作用，合理开发和应用微生物资源是未来保护土壤健康、

发挥土壤功能的重要手段。然而，由于土壤的空间异质性和组分的复杂性，限制了对微生物功能的识别和

利用。目前，合成生物学的发展为利用微生物促进土壤健康提供了新的途径和思路。通过充分挖掘和发挥

微生物群落的代谢多样性、功能稳定性和环境适应性优势，合理构建合成菌群，可为环境污染受损或耕地

质量退化土壤的生态修复提供技术支撑。本文综述了合成菌群构建的方式、工具和应用场景，探讨其在修

复污染土壤、提升土壤肥力和促进植物抵御土传病害和非生物胁迫方面的作用机制，并提出未来的研究方

向，包括构建合成菌群资源库的构建、开发合成生物学工具开发、利用人工智能筛选菌群等。这对实现在

特定范围内精准构建并定向利用合成菌群提升土壤健康、保障土壤可持续利用有重要意义。 
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Abstract: Soil health is an important prerequisite to ensuring food security and maintain the services and functions 

of terrestrial ecosystems. Soil microorganisms play a key role in regulating nutrient circulation, enhancing 

rhizosphere immunity, and preventing environmental pollution. Rational development and application of microbial 

resources is an important means to protect soil health and exert soil functions in the future. However, the 

heterogeneity and complexity of soil ecosystems limit the identification and utilization of microbial functions. 

Currently, the development of synthetic biology provides new ways and ideas for using microorganisms to promote 

soil health. By fully exploiting the metabolic diversity, functional stability, environmental adaptability of microbial 

communities, and rationally constructing synthetic communities, technical support can be provided for the ecological 

restoration of soil damaged by environmental pollution or degraded in quality due to agricultural use. This review 

summarizes the approaches, tools, and application scenarios for constructing synthetic communities and explores 

their mechanisms in remediating contaminated soils, enhancing soil fertility, and promoting plant resistance to soil-

borne diseases and abiotic stresses. Furthermore, future research directions are proposed, including the construction 

of synthetic community repositories, the development of synthetic biology tools, and the application of artificial 

intelligence for screening synthetic communities. These strategies are of great significance for achieving precise 

construction and directional utilization of synthetic communities in a specific range to improve soil health and ensure 

sustainable use of soil. 

Key words: Synthetic communities; Soil health; Microbial interaction; Disease resistance; Stress tolerance; 
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土壤是地球表层系统中最活跃、最重要的组成部分，支持地球主要生命过程并维持生态

系统平衡[1]。土壤健康对保障粮食安全和维持生态系统功能至关重要[2]。长期以来，集约化

农业虽提高了粮食生产力，却也加速了土壤退化、养分失衡，导致土壤肥力下降和生态系统

功能退化，对土壤健康构成潜在威胁[3]。土壤微生物作为土壤中最具丰富性和多样性的有机

生物体，参与土壤有机质分解、养分循环、污染物降解等过程，并与植物生产力及土壤健康

息息相关，一直是土壤学、环境学等领域关注的热点和前沿[4]。微生物多样性高的土壤表现

出更强的生态功能调控能力，对维持土壤健康和可持续生产至关重要[5]。因此，系统梳理微

生物功能与土壤健康之间的关系，并阐明微生物的调控机制，对保障土壤可持续利用有重要

意义。 
合成菌群是指通过人工设计，将多个已知功能和分类地位明确的微生物菌株在特定条件

下按确定比例混合，形成具有高效功能和可控性的简化微生物群落[6]。与单一菌株或天然微

生物组相比，基于生态学和合成生物学构建的合成菌群能够更高效地执行复杂任务[7]（图 1）。
通过选择具有互补功能的微生物并组合构建合成菌群，可增强其功能稳定性和环境适应性。

这种群落结构提高了微生物群落的稳定性，简化了难以调控的自然群落，并通过形成新的微

环境来促进功能发挥[8]。合成菌群可以通过自身代谢参与污染物降解、调节植物激素水平、

增强养分吸收以及提高对非生物胁迫的耐受性，从而促进植物生长和土壤健康[9]。此外，合

成菌群也具备深入研究微生物互作模式、解析菌株间营养互惠与功能互补关系、预测微生物

群落潜在功能特性的价值[10]。构建与应用具有特定功能的合成菌群，能更加高效、稳定地提

升土壤健康，为农业绿色可持续发展提供新思路。本文系统综述了合成菌群的特征、构建方

式及其在修复土壤污染、提升土壤肥力、提高作物抗逆性等方面的作用机制与应用，展望了

合成菌群在提升土壤功能和健康方面的未来研究方向，以期为保障土壤健康和维持地球生态

安全提供重要参考。 
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图 1 合成菌群与土壤健康的关系 

Fig. 1 Relationships between synthetic communities and soil health 

1 合成菌群的特征 

土壤生态系统的稳定性并非是单一微生物物种独立作用的结果，而是通过复杂微生物群

落之间的相互作用和代谢交流共同实现。这些群落的动态变化对于维持生物地球化学循环及

关键功能方面至关重要[11]。土壤微生物群落结构复杂且多变，解析群落间的互作过程与机制

对土壤健康的影响一直是土壤学研究的热点和前沿[12]。因此，简化微生物群落并构建稳定且

可控的合成菌群，以实现对土壤健康的有效调控，展现出良好的应用前景。合成菌群相较于

自然微生物群落和单一菌株具有以下显著优势：（1）合成菌群由已知微生物组成，结构简单

且可控，具有重现性；（2）合成菌群通过微生物间交流和功能互补，能够模拟自然微生物群

体的复杂性，展现出较单一菌株更强的环境适应性和功能多样性[13]；（3）合成菌群中的微生

物可以根据不同的代谢途径进行功能分工，优化个体微生物的代谢，从而提高整体群落的代

谢效率[14]；（4）在实际应用中，合成菌群展现出较强的适应能力，能够更好地应对环境变化
[15]；（5）由于合成菌群结构相对简单，可以通过数学模型进行描述和构建，从而实现对更复

杂系统模型的构建和验证[16]。 

2 合成菌群的构建 

2.1 合成菌群的构建原则 
目前构建合成菌群主要基于以下四项原则[17]：（1）考虑微生物间的相互作用；（2）控制

微生物群落的时空分布；（3）确保菌群的鲁棒性和稳定性；（4）制定种群控制策略。该原则

已被广泛应用于构建简单有效的合成菌群，但构建功能多样的合成菌群，需依赖更精准的构

建策略。例如，针对重金属污染、土传病害以及干旱胁迫等土壤问题，研究者提出了一种基

于“生境匹配–功能互补–稳定共存”的合成菌群构建策略[18]。该策略通过分析微生物之间的

互作网络，确定菌株的群落稳定性，从而实现微生物群落组成和功能的精确调控与优化（图
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2）。尽管这种策略在理论上能够有效调控微生物群落的组成和功能，但在实际应用中仍存在

挑战。首先，合成菌群与外界微生物间的相互作用机制尚不完全明确；并且这种复杂的相互

作用难以通过外界干预进行有效调整，可能导致群落功能在实际应用中发挥不稳定。因此，

如何构建合成菌群，使其能有效发挥各个微生物的功能促进土壤健康，成为关键。 

 
图 2 合成菌群的构建与应用 

Fig. 2 Construction and application of synthetic communities 

2.2 合成菌群的构建方法 
合成菌群构建方法大致分为“自上而下”和“自下而上”两类[6]（图 2c）。“自上而下”

的构建方法是从生态系统层面出发，通过调整环境参数或物理化学生物过程，模拟微生物群

落的自然变化、演替或恢复，经过连续的继代培养，逐步获得结构简化但功能明确的微生物

群落[19]。例如，Gilmore 等[20]从马粪中富集天然厌氧菌群，通过连续的继代培养促进微生物

间共同进化，自上而下地形成高度稳定的高效木质素降解合成菌群。Díaz-García 等[21]采用

稀释刺激和稀释灭绝的组合策略，获得一个物种数量最少但能有效分解木质素的合成菌群。

随着高通量测序、多组学分析和生物信息技术的发展，“自下而上”的设计理念被提出[22]，

该方法以微生物群落的代谢网络及其产物为核心，使用模型或网络分析明确微生物群落间的

互作关系，从分子层面设计并优化特定微生物群落的代谢特征[23]。例如，Zhuang 等[24]通过

分析不同生长阶段、土壤类型和农业实践中的根际微生物群落，确定与生长/产量参数相关

的分类群，并通过差异丰度分析来筛选菌株，构建了促进宿主生长的合成菌群。尽管“自上

而下”的方法通过优化物理化学参数实现了目标功能，但该方法忽略了群落的代谢网络和相

互作用，效率低且成本高，限制了群落分子层面的优化[25]。同时，由于微生物组工程的工具

和原理尚不完善，“自下而上”的构建方法也存在不确定性。 
为了提升合成菌群的效率和可控性，近年来研究者提出了结合“自下而上”和“自上而

下”两种方法的构建策略[26]。这一方法融合了自然合成菌群和筛选功能菌群，利用过程模型

与代谢模型，模拟生态系统的动态变化、物质平衡和代谢物质转化，从而优化菌群构建策略。

例如，Xu 等[27]利用以除草剂阿特拉津为单一氮源的培养基富集并筛选出具有降解阿特拉津

潜力的特定功能微生物群落，而后构建了这些微生物的基因组尺度代谢模型，通过模型预测

菌群生长、降解阿特拉津能力和群落间特定的代谢交换通量，确定最佳菌群组合。模拟和实
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验结果均表明，添加由 Halobacillus 和 Halomonas 构建的合成菌群可显著提高阿特拉津的降

解效率。Ruan 等[28]通过“自上而下”策略施加外部选择压力对初始微生物菌群进行驯化，

促使其重新组装并形成具有特定功能的菌群，随后结合“自下而上”策略，利用代谢模型模

拟关键微生物组合的代谢活性，预测最佳菌株组合并验证，最终成功构建高效合成菌群。 
2.3 合成菌群功能和稳定性的影响因素 

合成菌群相比单一微生物能够更高效地执行复杂任务[29]，但其功能和稳定性在选择、组

合到重组过程中受到多种因素影响，可能导致预期功能偏差。研究发现，不同的初始接种比

例（如 1∶1 和 1∶1 000）会显著影响合成菌群的物种组成、代谢能力和种间相互作用[30]。

因此，在构建过程中需要充分考虑微生物间的相互作用类型（包括中性、偏利共生、偏害共

生、互利共生、竞争和寄生或捕食）[31]，协调其生长速率，确定接种顺序，并控制各菌株的

细胞密度和数量以及评估在此过程中可能导致某些菌株丢失的情况等[32]。此外，土著微生物

群落对外源接种菌株影响显著，可能导致其功能失稳[33]、抗性减弱或功能冗余[34]。因此，如

何平衡微生物间的代谢活动并控制种群水平是构建稳定菌群的关键挑战。 
有研究表明可以通过建立交叉喂养模式和调控群体感应机制协调微生物代谢和控制种

群水平[35]。交叉喂养是指自然界中大多数微生物不能合成自身所需的全部营养物质，而通过

代谢物交换与邻近微生物实现互补[36]。这种互作可以是单向、双向或多向的，增强了微生物

群落的稳定性与功能性[37]。例如，Zuñiga 等[32]通过元转录组学、代谢组学和计算模型揭示

了条件依赖性代谢物分泌和交叉喂养模式，为准确预测微生物间的生长速率、代谢物交换和

基因组含量提供了新的视角。另一种调控机制是群体感应，它是一种细胞间通信机制，微生

物通过分泌特定的信号分子（如酰基高丝氨酸内酯、自诱导肽等），根据种群密度来协调群

体行为[38]。当信号分子浓度超过阈值时，会与特定细胞受体结合，启动激活或抑制靶基因的

表达[39]。群体感应还可以通过自诱导物控制细胞裂解或毒素产生，调节菌群中的个体数量
[40]。理解这些机制并选择合适的工具和模型调节微生物群落间的互作，对于构建功能稳定、

可控的合成菌群具有重要的理论和技术意义。 
2.4 合成菌群的构建工具 

随着生物信息学和生态学模型的发展，越来越多的工具被用于构建具有特定功能的合成

菌群，展示了良好的应用前景。目前，研究者开发了许多基于微生物相互作用的生态模型，

如广义的洛特卡-沃尔泰拉模型、消费者-资源模型和粗粒度代谢模型等（表 1），这些模型通

过模拟微生物间的资源竞争和代谢途径的交互，为合成菌群的设计提供理论基础。了解每个

群落成员的空间分布和生态位是保持群落结构稳定的关键[41]。不同的生态学建模方法，包括

基于性状的模型、基于个体的模型以及基因组尺度的代谢网络模型（Genome scale metabolic 
model, GEM），均可用于生态位预测[42]（表 1）。例如，Dhakar 等[43]利用 GEM 模型预测菌株

SRS16 的特定氨基酸（谷氨酰胺和天冬酰胺）促进了除草剂的降解，实验也证实了这一结果。

此外，TbasCO（Trait-based Comparative 'Omics）工具通过识别不同菌株功能性状表达的差

异，提高了对生态位分化特征动态变化的预测准确性[44]。 
一些创新的计算方法已被用于处理海量基因组学数据，以设计合成菌群[41]。这些工具包

括 antiSMASH（预测微生物次级代谢产物合成能力）[45]、MacSyFinder（检测大分子系统）
[46]和 PHI-base（用于致病性鉴定的）[47]，它们在识别菌群功能特性和次生代谢产物方面起着

重要作用。SuperCC（Super Community Combinations）是一种新型的微生物组建模框架，它

强调代谢相互作用在塑造微生物组功能中的作用，不同于现有模型，它能够模拟更复杂的微

生物群落协同作用，这种框架为设计天然微生物组提供了指导，并促进了合成菌群的构建[28]。 
关键分类群能够引导微生物群落的组装过程和功能表达。识别微生物群落中的关键分类

群不仅有助于构建功能稳定的合成菌群，还可以帮助理解微生物群落中的稀有但功能重要的

分类群[48]。因此，识别微生物群落中的基于功能性状的功能性核心微生物群落而不是微生物
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网络分析中的分类核心微生物群落[49]，对于合成菌群的构建至关重要。最新研究提出了一种

基于深度学习的数据驱动关键物种识别框架，通过学习微生物群落的组装规则，识别高关键

度物种，揭示了高关键度物种的群落特异性，展示了机器学习在微生物群落管理中的应用潜

力，为复杂微生物群落的数据驱动管理铺平了道路[50]。 
此外，人工智能和机器学习技术也逐渐被用于合成菌群的优化。它们可以帮助指导分类

群和功能的高维组合空间优化[41]。例如，BacterAI 平台可以通过实验生成的数据进行迭代学

习，从而优化模型设计合成菌群[51]。然而，由于数据集规模的限制以及缺乏标准化的评价体

系，目前仍存在一些挑战。因此，需要进一步发展和完善相关工具和模型，以克服现有挑战，

推动合成菌群设计向更高效、更精准的方向发展。 
表 1 合成菌群构建相关模型 

Table1 Synthetic communitiess construction models  

模型 Model 应用 Application 
参考文献

References 

落代谢模型 

Community metabolic model 

使用通量平衡分析公式，系统地研究菌群适应、作用以及对环境和遗

传扰动的恢复能力 
[52] 

基因组尺度的代谢网络模型

Genome-scale metabolic network 

model 

预测微生物相互作用和理解营养物质和环境对微生物的影响；用于识

别具有所需代谢潜力的最小物种集和阐明生物之间的代谢交换 
[53-54] 

洛特卡-沃尔泰拉模型和消费者-资

源模型 Lotka-Volterra model and 

Consumer-resource model 

预测微生物相互作用的生态位 [55-56] 

粗粒度代谢模型 

Coarse grained metabolic model 
模拟单向、双向和多向交叉喂养，准确预测菌群对干扰的响应 [57] 

基因组尺度代谢模型 

Genome scale metabolic model 

是全细胞代谢的数学表示，能够在不同条件下对代谢通量分布进行高

通量模拟，通过使用化学计量矩阵建立质量平衡代谢反应和基因-蛋白

质反应关联 

[58] 

超级群落组合 

Super community combinations 
记录微生物组内的代谢相互作用并模拟不同微生物组的性能 [28] 

3 合成菌群在土壤健康提升中的应用 

环境污染和耕地质量退化是威胁土壤健康的重大挑战，近年来，合成菌群作为提升土壤

健康的有效策略，受到土壤健康领域研究者们的广泛关注。随着合成生物学的发展，通过引

入多样化的生物合成途径构建稳定的合成菌群并将其应用于实际场景，正在为土壤修复提供

新机遇[59]。例如，通过设计交叉喂养与合成群体感应电路系统可以促进菌群稳定，有助于微

生物成员的共存[35]。此外，材料介导策略也被引入到合成菌群的构建与应用中。例如，微流

控装置、生物打印、模具/封装和水凝胶活体材料等技术能够为微生物定制不同生态位，从

而提高其生存率和功能稳定性[60]。基因编辑技术的快速发展、第三代基因编辑技术 CRISPR-
Cas 的推出，为合成菌群在土壤修复中的应用研究带来了突破。例如，通过 CRISPR 技术将

关键的环境污染物降解基因导入具有强大适应性和繁殖能力的微生物中，进一步构建出具有

特定功能的合成菌群，能够显著提升其对重金属等难降解物质的处理效率[61]。然而，未来还
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需要进一步考虑基因工程菌对土壤健康和生态环境的影响。同时，跨学科策略在合成菌群的

研究领域中展现出巨大潜力。例如，点击化学技术广泛应用于纳米医学、材料科学、生物分

子标记/成像领域，而在土壤微生物和植物研究中的应用很少[62]。点击化学的可视化生物分

子过程的特性，使其能够在分子水平上清晰揭示土壤–植物–微生物间相互作用机制。未来，

点击化学等跨学科技术，可以深化对合成菌群在土壤健康提升中的作用机制的理解。 
3.1 合成菌群在土壤污染修复中的应用 

重金属、农药、微塑料等土壤污染物对土壤健康构成了巨大威胁[63]。合成菌群在提高植

物重金属抗性和提升土壤健康方面也有着不可替代的作用。Wang 等[64]通过共接种根瘤菌和

丛枝菌根真菌，发现 Proteobacteria、Actinobacteria、Acidobacteria 和 Chloroflexi 作为关键细

菌类群，促进了苜蓿根际养分吸收和镉抗性的提高，阐释了根际微生物在外源微生物添加后

的变化及作用，证明了多种共生微生物的共接种更有助于植物有效应对镉胁迫。合成菌群也

能通过群体感应和水平基因转移协同激活金属抗性机制。例如，暴露于重金属污染时，微生

物能通过上调金属外排、隔离或解毒基因抵抗重金属[65]。 
合成菌群同样是介导农药降解的有效途径，可以通过微生物间的协同作用提高降解效率。

Li 等[66]分离出一组对除虫菊酯农药（β-氟氯菊酯）具有高度降解作用的合成菌群，其中肠

杆菌在初期参与了β-氟氯菊酯的降解代谢，其他细菌属（Microbacterium、Ochrobactrum、

Pseudomonas、Achromobacter）在后期参与了中间代谢物的降解，通过产生羧酸酯酶和氧化

还原酶降解β-氟氯菊酯，降低对紫花苜蓿的毒性。此外，利用微生物参与不同酶促反应的

特性构建的合成菌群，较单一菌株更有利于农药的完全降解。例如，由真菌（Fomitopsis 
pinicola）和细菌（Ralstonia pickettii）单独降解双对氯苯基三氯乙烷（Dichloro Diphenyl 
Trichloroethane, DDT）农药时，降解率分别为 42%和 31%，而当两种菌协同作用时降解率达

到了 61%。其中，真菌（F. pinicola）能将 DDT 转化为细菌（R. pickettii）细胞可利用的产

物，而细菌（R. pickettii）能刺激真菌（F. pinicola）菌丝的生长，构成互惠共生的关系。两

者共同作用，使 DDT 最终转化为毒性较低的代谢物 1-氯-2, 2-二（4-氯苯基）乙烯[67]。 
土壤微生物作为生态系统的分解者，能够有效降解微塑料[68]。微生物通过释放胞外酶和

自由基诱导水解或氧化还原反应，将大分子聚合物分解成小分子的产物（例如低聚物、二聚

体和单体）并进入微生物细胞，随后被代谢氧化成 CO2、H2O 和 CH4等无机产物，实现微塑

料的降解[69]。合成菌群能整合多菌株代谢活性，从而达到高效降解微塑料的目的。一个由弯

孢菌、交替孢霉、单纯青霉和镰刀菌组成的合成菌群用于降解聚乙烯，在 3 个月内使其重量

减轻 27%，而单个菌株对聚乙烯的降解率很低，仅为 0.7%~7.7%[70]。Elsamahy 等[71]基于白

蚁肠道共生体中分离出的三株酵母菌构建了合成菌群，该菌群能够合成多种低密度聚乙烯

（Low-density polyethyleneplastics，LDPE）降解酶（如锰过氧化物酶，漆酶和木质素过氧化

物酶），在 45 天内使 LDPE 的强度和重量分别下降了 63.4%和 33.2%。以上结果说明合成菌

群将是促进重金属、农药和微塑料等污染物生物降解的有利途径，对维持土壤健康方面至关

重要（图 3）。 
3.2 合成菌群在土壤养分转化和肥力提升中的应用 

土壤微生物驱动碳、氮、磷等元素的循环[72]。在调控土壤固碳方面，合成菌群能通过自

身固定碳和微生物介导植物有机碳输入两种主要形式输入碳。Xiao 等[73]证实了稻田生态系

统中自养微生物组在固定 CO2 提高有机碳库累积中的关键作用。在植物促生方面，合成菌

群能够将不同促生功能的菌株进行组合，强化有机碳的输入。例如，研究发现通过微生物群

落的作用，显著提高了长角豆（Ceratonia siliqua L.）的叶绿素和类胡萝卜素含量，提高了水

分和营养吸收，从而增强了植物的光合作用[74]。在调控固氮方面，具有固氮能力的植物促生

菌群可以通过提高固氮酶活性，从而增加土壤中氮含量[75]。合成菌群能够能通过将元素难利

用形式转化为可利用形式，实现土壤养分高效转化利用。在调控磷有效性方面，磷酸盐增溶
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菌群能够通过酸化、螯合、交换反应和聚合物的形成将不可用的磷（如磷酸钙、磷酸铁和磷

酸铝）转化为植物可利用的形式[76]，而将有机磷（如植酸、磷脂、核酸等）通过酸性磷酸酶、

植酸酶、磷脂酶和其他酶矿化成生物可利用的形式，以促进植物根系对磷的吸收利用[77]。 
更多研究发现合成菌群具备协同调节土壤多种养分供应能力。Jiao 等[78]发现引入共生固

氮体系能够增强氮矿化和磷溶解功能微生物丰度，显著提高了土壤有效氮磷的含量。合成菌

群也能通过不同微生物之间的功能协同作用多维度提升土壤肥力。例如，Shen 等[79]从植物

生长促生菌中分离出具有高氮气固定，磷、钾溶解能力的三种菌株，将其组合应用于猕猴桃

生长体系中，结果表明合成菌群的施用能够增加土壤中氮磷钾含量的有效性，并促进猕猴桃

的生长。此外，有研究者通过利用原位促生菌构建的合成菌群进行田间实验证明合成菌群显

著增强了土壤的细菌群落，有效提高了大部分碳、氮、磷功能基因的丰度和土壤酶活性[80]，

为合成菌群的实际应用提供了参考。合成菌群与土著微生物在提高养分有效性方面也存在很

强的联系。例如，在蓝莓种植体系中，添加由 10 种细菌组成的合成菌群，改变了土壤中土

著根瘤菌群落的组成，增加了植株的茎重和干重，增加了土壤中硝酸盐的含量，提高了植株

对氮、钾的吸收[81]。可见，以关键功能微生物为核心构建合成菌群，实现以合成菌群调控土

壤养分高效转化利用在土壤健康领域具有很大的的应用前景（图 3）。 
3.3 合成菌群在土传病害根际免疫中的应用 

由土壤传播病原菌引起的作物病害严重威胁着粮食安全和土壤健康[82]。植物根际是植

物、病原菌和微生物群落相互作用的关键位点，植物病害的发生与根际微生物群落的群落结

构和多样性密切相关[83]。Li 等[84]从番茄植株根际分离出 6 种菌株（包括非致病性细菌和致

病性番茄雷氏菌），利用模型表征出促进和拮抗两种相互作用群落，测试这两种群落在病原

菌入侵后的表现，发现拮抗型根际细菌群落抑制病原菌入侵，而促进型群落有利于病原菌入

侵。因此，通过人为添加合成菌群调控微生物群落功能，构建免疫型根际土壤微生态环境，

是提升土壤健康的有效途径。 
养分和生态位竞争是合成菌群保护植物免受病原菌侵害的重要机制。例如，Hu 等[85]构

建了由 8 株假单胞菌组成的合成菌群，发现在整个实验过程中菌群的高生物多样性使其在

根际保持高密度，增加了菌群的生态位宽度和资源竞争能力，从而显著抑制番茄根际青枯病

原菌的生长，降低了发病率。同时，大量研究表明合成菌群产生的抑菌物质对病原体的生长

具有抑制作用。例如，将内生真菌镰刀菌与枯草芽孢杆菌共培养，与单一菌株培养相比，产

生了有抗菌功效的脂态类化合物等，使次生代谢物的积累增加 78 倍[86]。为保护马铃薯免受

根腐病的侵害，研究者从22种抗性菌组合中筛选出由5种效果最好的菌株组合的合成菌群，

发现菌群能够产生生物表面活性剂、铁载体和抗生素化合物等抑制病害的发生，使发病率降

低了 46%[87]。 
通过激活宿主对病原体产生系统性抗性抵御病原体入侵也是合成菌群介导抵御病原菌

的一种常见方法。Zhou 等[88]选择 205 个菌株构建不同功能的合成菌群，并使用组学方法监

测其在抑制番茄根腐病中的作用，发现跨界菌群（细菌和真菌）显著丰富了更多的抗病相关

途径，如激活氧化途径以及分泌脱落酸等有机酸。其中，激活氧化途径可诱导植物抗病相关

的超敏反应[89]，从而抑制病原体增殖，而脱落酸相关途径可通过激活防御基因增强番茄抗病

能力[90]。以上研究说明，抑制植物病害是微生物群落共同作用的结果，并且高度多样化的微

生物群落与单个微生物分类群相比能更有效抵御病原菌侵害植物。未来，建立可控稳定的微

生物相互作用网络，实现微生物群落功能的精确调控，将有助于了解植物-微生物-病原体的

关系，预防植物病害的发生（图 3）。 
3.4 合成菌群在提高作物抵御非生物胁迫中的应用 

在非生物胁迫中，干旱被认为是经济作物产量和生产力低下的主要不利因素，造成巨大

的经济损失并威胁粮食安全[91]。大量研究表明利用特定的合成菌群可以稳定作物的产量，已
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成为可持续农业中提高抗旱能力的重要途径。合成菌群能通过分泌胞外多糖（Exopoly 
Saccharides, EPS）或聚合物形成生物膜，粘附在作物根部。EPS 具有较高的保水能力，已被

证明在抵御干旱等多种非生物胁迫方面具有坚实的作用[92]。例如，研究者利用能够产生 EPS
的铜绿假单胞菌（Pseudomonas aeruginosa）、粪产碱菌（Alcaligenes faecalis）和变形杆菌

（Proteus penneri）处理玉米种子，可提高土壤水分含量和植物生长性状（茎和根的长度、

叶面积）以及植物生物量[93]。同时，合成菌群能调节干旱条件下植物酶和抗氧化系统，增强

作物抗旱性。Huang 等[94]发现，干旱条件下，接种 Burkholderia sp.和 Mitsuaria sp.的玉米植

株表现出生理特性变化，例如抗氧化活性的提高、脯氨酸含量的增加、叶片中植物激素的积

累以及丙二醛含量的降低。此外，合成菌群还能够通过触发与植物防御系统相关的各种基因

和转录因子的转录重编程来帮助植物抗旱。研究表明，枯草芽孢杆菌 GOT9 通过诱导多种耐

旱基因 DREB1D、CSD3 和 WRKY7 以及 NCED3、RAB18、RD20 和 RD29B 提高油菜和拟南

芥的抗旱性[95]。 
盐胁迫通常是由钠离子（Na+）和活性氧的过度积累引起的，它们破坏了植物的生理过

程，包括离子稳态、脂质代谢、光合作用和蛋白质合成[96]。近年来，利用合成菌群提高植物

对恶劣环境的适应能力，使之适应干旱土壤和盐碱地的生长成为研究热点。在之前的一项研

究中发现[97]，耐盐细菌对植物病原菌有拮抗作用，几丁质分解细菌可以帮助植物摆脱盐胁

迫，两者的协同作用提高了植物对盐碱土壤的抗性。此外，研究表明接种来自干旱或盐碱地

区的合成菌群能够帮助植物抵御盐胁迫。Schmitz 等[98]研究发现，利用沙漠植物核心根际微

生物组构建的合成菌群接种于番茄植株后，植株地上部鲜重显著增加，盐胁迫相关标记基因

SOS1、SOS2 和 WRKY8 的表达显著上调且番茄茎部的 Na+/K+比值显著降低，有效提升了番

茄的抗盐能力。目前，许多研究已经证实，相较于细菌，真菌具有更强的抗干旱和耐盐碱特

性。例如，丛枝菌根真菌可以通过增加渗透物浓度来维持植物细胞内的渗透平衡共生，增加

了盐渍条件下植株对 K+的吸收，降低了对 Na+的吸收，保持了较低的 Na+/K+比值[99]。所以

未来在构建合成菌群协助作物应对干旱和盐胁迫时，可以考虑加入真菌微生物，同时结合菌

株调控和数学建模等多维手段，揭示群落动态变化中微生物相互作用模式，解析合成菌群应

对胁迫的作用机制，培育抗旱抗盐的优质合成菌群，促进农业的可持续发展（图 3）。 

 

图 3 合成菌群提升土壤健康的作用机制 

Fig. 3 Underlying mechanisms of synthetic communities to promote soil health 
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4 总结与展望 

土壤微生物是土壤功能的主要驱动者，通过构建高效可控的合成菌群，发挥各菌株的特

定功能，对维持土壤健康以及地球生态安全具有重要意义。尽管合成菌群在污染土壤修复、

土壤肥力提升和增强抗胁迫能力等方面取得了重要进展，但仍面临许多挑战，如合成菌群间

微生物互作机制不清楚、菌群构建工具不完备、田间应用不充分等问题。未来研究应重点关

注以下几个方面，以推动合成菌群在土壤健康提升中的广泛应用： 
1）培育和驯化新型高效功能合成菌群。目前，研究主要集中于高丰度微生物，但许多

低丰度稀有微生物往往在土壤健康中发挥关键作用。未来应利用多组学技术、活性探针和代

谢标记等方法，分离并培养出对土壤健康有重要贡献的低丰度关键微生物。通过对微生物进

行功能定向的筛选和驯化，培育出能够适应不同生境、效果良好且可控的微生物菌株，建立

以菌群为最小单位的合成菌群资源库，使其具有普适性。同时，需要深入研究外源微生物与

土著微生物的相互作用，以应对外源菌群对土壤核心微生物群落的影响，并评估环境风险。 
2）开发新型合成生物学工具构建合成菌群。目前已开发出较多针对微生物间相互作用

研究的模型，但是由于难以获得完整的高质量基因组，阻碍了菌株的鉴定和模型的准确应用。

因此，未来应该开发出更加精确的基因组测序和代谢物测定等技术，为模型的构建提供准确

的数据。例如，CRISPR-Cas 等基因组编辑技术，为构建具备特殊功能的合成菌群提供了重

要支持。同时，未来可以为合成菌群相关数据集建立数据库，并基于与不同宿主和表型相关

的海量合成菌群数据集探索潜在关联，以识别跨实验室的基因型-表型作用机制。此外，未

来应针对合成菌群细胞间通讯以及代谢物交流，深入揭示微生物之间相互作用的机制和微生

物组的整体功能，进一步提升对微生物相互作用及群落组装机制的认识，推进其在土壤健康

领域的实践应用。 
3）基于人工智能筛选合成菌群。人工智能（Artificial Intelligence, AI）由于能够处理复

杂的数据集，预测微生物行为及其对宿主健康的影响已经在生物医学领域被广泛应用。在土

壤微生物领域中，机器学习算法也展现出预测微生物群落组分之间复杂的物理和化学相互作

用以及监测微生物群落组成变化的潜力，将其与 COMETS 网络[100]结合有望筛选最佳功能

合成菌群。此外，CAMII 系统结合 AI 和大规模培养技术，已被证明能够介导菌群构建系统

的分类形态描述，为靶向筛选合成菌群提供了新的策略[101]。因此，未来可以扩展合成菌群

的数据集，并构建人工智能模型，结合选择和基准策略，以挑选适合的机器学习技术进行精

确筛选合成菌群。但与此同时，还需特别关注在应用 AI 技术时涉及的伦理问题，以避免 AI
践踏人类权利和突破道德原则。 

4）构建合成菌群在大田特定生境中的应用策略。在实际应用中，由于大田条件多变且

复杂，导致田间实验结果常与实验室结果不一致。为保障合成菌群在大田条件下应用成功，

未来需优先建立宿主合成菌群模拟系统，通过调节合成菌群的组装和应用流程，建立适应不

同农业生态系统的最佳方法。根据不同的环境压力调节合成菌群的结构和功能，实现靶向应

用合成菌群提升土壤健康。随着计算机模型的发展，即时预测土壤微生物动态变化成为可能，

未来基于这些模型的应用将极大提升我们应对农业生态系统中挑战的能力，进而推动农业的

绿色可持续发展，保障土壤健康和粮食安全。 
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