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摘 要：耕地土壤有机复合污染日益加剧，严重威胁土壤微生态健康和农业可持续发展，如何协同调控耕地

产能提升与微生态功能成为亟待解决的挑战。本文综述了耕地土壤有机复合污染的普遍性、复杂性及微生

态风险，深入探讨了有机复合污染胁迫下耕地土壤微生态健康重塑的挑战与机遇；重点介绍了以合成微生

物组学为代表的现代分子生物学技术在重塑污染土壤微生态健康方面的应用潜力，并阐述了整合宏基因组

学、培养组学、高通量筛选技术和合成微生物组学构建功能明确、结构简化合成微生物群落的前沿策略；

展望了合成微生物组学在污染削减、病害防控和土壤肥力提升等多重目标协同实现中的应用前景，旨在为

耕地土壤微生态健康重塑提供新思路和技术路径。 
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Abstract: The escalating organic co-contamination in arable soils poses a severe threat to soil microecological health 

and sustainable agricultural development, presenting an urgent challenge to synergistically enhance cropland 

productivity and maintain microecological function. This review systematically summarizes the ubiquity, complexity, 

and microecological risks associated with organic co-contamination in cultivated lands, delving into the significant 
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challenges and opportunities for reconstructing the health of cropland soil microbiomes under such stress. Given the 

limitations of traditional remediation methods, which are often insufficient and costly for complex co-contamination, 

a frontier strategy is needed. Emphasis is particularly placed on the application potential of modern molecular 

biology techniques, specifically synthetic microbiomes (SynMicro), in restoring the health of contaminated soil 

microbiomes. The review elucidates cutting-edge strategies for constructing functionally defined and structurally 

simplified synthetic microbial communities by integrating advanced techniques including metagenomics (to 

understand community structure and potential function), culturomics and high-throughput screening (to accelerate 

the isolation of functional microbial resources), genome-scale metabolic modeling (to enable rational design and 

prediction of microbial interactions), and artificial intelligence/machine learning (to facilitate intelligent design and 

optimization of SynMicro consortia). This work forecasts the promising prospects of SynMicro engineering in 

achieving synergistic multiple objectives critical for soil health reconstruction under co-contamination, such as 

enhanced pollutant reduction, effective soil-borne disease control, and improved soil fertility through optimized 

nutrient cycling. By highlighting the potential of SynMicro-based strategies empowered by these frontier 

technologies and outlining the current challenges, this review aims to provide novel theoretical insights and practical 

technical pathways for the reconstruction of cropland soil microecological health, ultimately contributing to ensuring 

national food security and promoting sustainable agricultural development. 

Key words: Arable soil; Organic co-contamination; Micro-ecological health; Synthetic microbiome; Frontier 

technology  

土壤作为地球关键带核心组分，其微生态系统（即土壤微生物组）是由土壤中所有的微

生物（包括细菌、真菌、古菌、原生动物和病毒等）及其遗传信息和所处环境共同构成的复

杂生态系统，是支撑粮食生产和生态系统服务的基础资源[1]。耕地土壤微生态健康对保障作

物高产稳产、农产品质量及农业绿色转型至关重要[2-3]。然而，高强度人为活动的持续影响

致使全球耕地土壤遭受传统农药和新污染物（如酞酸酯类塑化剂、抗生素和微塑料）等多种

有机污染物的复合胁迫[4-6]，严重威胁了土壤微生态的稳态、功能和恢复力[6-7]，成为当前限

制耕地产能提升和农业可持续发展的关键瓶颈。 
有机复合污染通过协同、拮抗或改变环境行为等方式相互作用，其环境效应和生态毒性

远超单一污染物简单叠加[6]，从而对土壤微生态产生复杂的系统性影响[8-9]，引发土壤肥力退

化、土传病害加剧、作物减产及固碳等特定生态系统服务功能弱化，直接威胁农业生产的可

持续性和区域生态安全[1, 10]。阐明有机复合污染下土壤微生态的响应机制，并发展有效的微

生态健康重塑策略，一直是土壤科学研究的前沿。 
传统理化修复成本高昂且易致二次污染，基于单一菌株的生物修复对复合污染效果有限

且不稳定[11-12]。面对有机复合污染挑战，融合微生物生态学、合成生物学、系统生物学及多

组学技术的合成微生物组学（Synthetic Microbiome，SynMicro）为精准干预和重塑受损土壤

微生态系统提供了新思路[11-12]。SynMicro 通过“自上而下”（从复杂群落简化）或“自下而

上”（从功能单菌或模块组装）的策略，可基于对微生物互作机制的理解，理性设计并构建

结构明确、功能可预测、环境适应性强的定制化微生物群落[8-11]。这些合成菌群通过代谢协

作、功能互补或生态位分化，更高效稳定地执行特定任务，如协同降解复合污染物、精准抑

制病原菌、高效转化利用养分等，展现出重塑土壤微生态健康的巨大潜力[13-14]。随着宏基因

组学、高通量筛选、单细胞生态学与 AI 驱动的生态设计方法的交叉融合，如何将这些创新

工具与 SynMicro 相结合以重塑有机复合污染耕地土壤健康，成为亟待突破的核心问题[13-15]。 
有鉴于此，本文旨在系统梳理耕地土壤有机复合污染的普遍性、复杂性及对土壤微生态

健康的潜在风险；重点阐述如何利用 SynMicro 这一前沿策略，重塑有机复合污染胁迫下的

耕地土壤微生态健康；深入探讨 SynMicro 在污染削减、病害防控、养分循环提升及多功能



土 壤 学 报 

Acta Pedologica Sinica 

http://pedologica.issas.ac.cn 

协同等方面的应用潜力；分析当前面临的关键挑战，并展望未来研究方向与技术路径；以期

为耕地土壤微生态健康重塑提供理论与技术支撑，保障国家粮食安全和推动农业可持续发

展。 

1 耕地土壤有机复合污染：普遍性、复杂性与风险性 

1.1 污染现状：全球视角与中国国情 
全球耕地土壤有机复合污染日益加剧，成为不容忽视的全球性挑战。全球约 64%的耕地

土壤受到多种农药的复合污染威胁，高风险区域占比达 31%[6]。即使在有机管理农业区域，

土壤中也普遍存在多种农药残留，凸显了这些污染物的持久性和广泛迁移特性[2]。欧洲监测

数据显示，75%的农田土壤残留草甘膦及其代谢物氨甲基膦酸，43%的样点同时检出多种新

烟碱类杀虫剂[16]。美国主要粮食带土壤中，除传统农药外，抗生素、酞酸酯等新污染物的检

出率也在上升[16]。发展中国家，由于农业生产模式相对粗放，农药和化肥使用强度更高，面

临更严峻的耕地土壤复合污染形势[6, 17]。 
中国作为农业大国和快速工业化国家，耕地土壤有机复合污染问题尤为突出复杂。Tang

等[6]的研究表明，中国是全球农药污染高风险区域面积最大的国家之一，高达约 290 万平方

千米，且遭受农药复合污染的种类最多，有 8.4%的农业用地遭受着多于 20 种农药成分的污

染风险，且污染谱系正从传统农药向多元化转变。除乙草胺、莠去津等传统农药的广泛残留

外，农膜、畜禽养殖、工业活动等带来的酞酸酯、抗生素、微塑料等新污染物检出率不断攀

升 [9, 18-19]。更值得警惕的是，被称为“永久化学品”的全氟和多氟烷基物质（Per- and 
Polyfluoroalkyl Substances, PFASs）也开始在耕地土壤中被检测到，并呈现累积趋势[20-21]。这

些污染物共同构成了复杂的复合污染格局，对土壤生态系统造成潜在威胁。 
1.2 污染复杂性：交互作用与累积效应 

耕地土壤中复合有机污染物之间复杂的交互作用及其在土壤环境中的长期累积效应，共

同塑造了难以预测的生态环境风险（图 1）。首先，污染物间的交互作用导致非加和效应。多

种有机污染物共存于土壤微环境时，其整体环境行为和生物毒性往往并非各组分独立效应的

简单叠加，而是可能表现出协同增效、拮抗减效或加和等复杂关系[4-6]。这种交互作用可通

过多种机制发生，包括通过改变环境行为（如微塑料吸附运输农药[18]）、干扰降解（竞争酶

系或共代谢[22-23]，或抑制降解菌[24]）及放大生物效应（协同毒性[25]，加剧抗生素抗性基因

（Antibiotic Resistance Genes, ARGs）传播[9]）等。这些复杂的交互作用极大地增加了准确评

估复合污染生态风险的难度，亟需深入研究其分子机制和环境行为。此外，由于许多有机污

染物（如有机氯农药）具有持久性，长期低剂量农业投入（如农药施用）或持续的外部输入

（如大气沉降），也可导致其在土壤中持续富集[26]。 
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图 1 耕地土壤有机复合污染的普遍性、复杂性与风险性概念图 

Fig. 1 A summary of the universality, complexity and risk of organic compound pollution in cultivated soil 

 

1.3 微生态风险：从微生物失衡到土壤健康退化 
耕地土壤有机复合污染的深层风险，在于其长期化学压力所导致的微生态系统持久性失

衡。这种失衡体现在多个层面：1）群落结构改变：如耐受菌富集，敏感菌抑制，功能冗余

度下降[27]；2）适应性演化：如筛选耐污耐药菌，增加 ARGs 丰度及扩散风险[28]；3）理化性

质改变：如影响土壤团聚体稳定性、有机质组成等[29]；4）关键功能受损：如固碳和养分循

环能力弱化[14]。因此，揭示复合污染长期累积的动态过程及其对土壤微生态的深层影响，是

制定精准治理策略的关键前提。这些微观层面的紊乱将引发连锁效应，其影响从局部土壤扩

展至区域生态乃至人类健康。例如，土壤固碳功能弱化会影响全球碳循环[7]，而 ARGs 的扩

散则可能通过食物链带来公共健康风险[28]。最终，这些效应共同导致土壤健康状态恶化，威

胁农业生产的可持续性和粮食安全，尤其是在发展中国家[30]。因此，评估复合污染风险和制

定修复策略，必须将重心置于其对微生态功能层面的冲击上（图 1）。 
为全面揭示这一风险并实现精准评估，传统基于化学浓度和单一污染物毒性风险商的方

法已显不足，亟需将污染物暴露水平与土壤微生态响应及健康状态深度耦合，构建综合指标

体系[6, 30]。为此，可以完善“微生态健康指数（Microbial Ecology Health Index，MEHI）”框

架，涵盖结构多样性、功能基因丰度及实际代谢活性等多维度指标，通过加权整合（如主成

分分析确定权重）生成量化分数，便于动态监测与早期预警[31]。同时，借助机器学习等数据

科学工具，整合化学污染、土壤理化性质及 MEHI 等多源数据，利用随机森林、神经网络等

模型，预测污染对微生态功能的非线性影响，精准识别高风险污染因子组合。进一步构建多

参数风险评估矩阵，融合污染负荷指数、功能损伤指数及多样性衰减指数，结合主成分和聚

类分析方法划分风险等级，实现风险空间可视化与优先管控因子的科学筛选。这一框架有望

为精准识别污染驱动因子及制定针对性治理策略提供创新工具，助力土壤微生态健康风险的

系统化评估与管理。 

2 合成微生物组学：耕地土壤微生态健康重塑的前沿策略 
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相较单一菌株，重组功能明确、结构简化的 SynMicro 可以更好地模拟自然群落互作，

定向调控土壤多功能协同发展，实现污染削减、病害防控和土壤肥力提升等多重目标，为有

机复合污染土壤微生态健康重塑提供可操作路径。 
2.1 合成微生物组构建策略：“自上而下”与“自下而上” 

“自上而下”策略从复杂的自然微生物群落（如污染土壤中的土著菌群或高效功能富集

培养物）出发，通过逐步简化和筛选，识别并保留维持核心功能的最小化有效微生物组合。

常用方法包括连续稀释培养、功能驱动的富集筛选和基于互作网络的关键节点移除等[15]。例

如，可以从长期受特定农药污染的土壤中，通过富集培养和高通量测序分析，识别出协同降

解该农药及其代谢产物的关键微生物成员，进而构建一个结构精简但降解功能得以保留的

SynMicro[32]。这种策略有助于挖掘自然界中已协同演化的功能模块。 
“自下而上”策略则基于对单个微生物功能和互作机制的理解，从功能明确的分离菌株

或基因工程菌出发，如同搭积木般理性地组装形成具有特定复合功能的微生物群落。这需要

精确选择具有互补功能（如降解污染物不同环节、拮抗病原菌、促进植物生长等）的成员，

并考虑它们之间的相互作用（协同或拮抗）[8]。例如，通过共培养实验和基因组尺度代谢模

型预测，可以选择能够进行代谢“接力”的菌株组合，高效矿化单一菌株难以完全降解的复杂

有机污染物[33]。这种策略提供了更高的设计自由度和功能可控性。 
2.2 合成微生物组在耕地土壤健康重塑中的应用 

SynMicro 在有机复合污染土壤中的应用已从单一功能（如污染降解）扩展到多目标协

同（如病害防控与养分提升），通过微生物互作增强土壤恢复力。其优势在于功能冗余和协

同效应，可在复合胁迫下维持稳定性。应用领域包括污染削减、病害防控、养分利用和多功

能整合。 
在污染削减方面，SynMicro 通过成员间的代谢协作与功能互补，能够克服单一微生物

在降解复杂污染物中面临的代谢瓶颈，拓展可降解污染物谱并提高降解效率。如，Ruan 等
[13]通过整合“自上而下”和“自下而上”方法，利用 SuperCC 代谢模型成功构建了降解溴苯

腈辛酸酯的高效 SynMicro，其降解效率显著高于单一菌株或自然微生物群落。此外，研究

还发现某些辅助菌株（如 Bacillus sp. P56， Lysinibacillus sp. LM5， Acinetobacter sp. AC6 
和 Bradyrhizobium sp. BR1）和氮源的添加可以进一步提高 SynMicro 的降解性能，突出了通

过代谢协作和功能互补优化 SynMicro 以增强污染物降解的可行性[13]。Xu 等[34]通过微生物

基因组尺度代谢模型指导构建的包含降解菌（Arthrobacter）及其互作菌（Halobacillus， 
Halomonas）的 SynMicro，对阿特拉津的降解效率高于单一降解菌，且生物刺激策略（如添

加碳源）能进一步提升效果。这些研究表明，SynMicro 通过理性设计和环境优化，可高效应

对复杂污染挑战，为土壤污染治理提供创新路径。 
SynMicro 在土传病害防控中也展现出显著应用潜力，能够通过多种机制有效抑制病原

菌并提升作物抗病能力。研究表明，SynMicro 能通过竞争排斥（如优势定殖和生物膜形成）

占据根际生态位，限制病原菌生存空间；发挥抗生作用，产生抑制性化合物或分泌降解病原

菌细胞壁的酶；激活植物自身防御系统，调控茉莉酸和水杨酸等信号通路，提升植物抗病水

平[35-37]。这些机制还能通过 SynMicro 内部成员（包括高低丰度、不同物种乃至跨界组合）

的功能互补和协同互作得以实现和放大，最终达到优于单一有益微生物的病害防控效果。未

来，优化 SynMicro 构建策略、结合多组学技术解析交互机制，并开展田间试验验证其稳定

性，将为现代农业提供绿色可持续的生物防控解决方案。 
在养分高效利用方面，SynMicro 能够通过促进土壤养分循环和增强植物养分吸收，显

著提高养分利用效率。Compant 等[38]指出，SynMicro 可通过共生/非共生固氮、磷钾溶解及

铁载体合成，直接增强植物营养获取。Jiang等[39]基于本土土壤核心微生物构建的SynMicro，
在低肥力土壤中使玉米根冠比提高 78%~121%，通过增强根际 IAA 分泌和氮磷代谢潜力优
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化养分利用。Zhou 等[36]设计的烟草根际 SynMicro 在非灭菌土壤中使地上生物量增加

76%~91%，并通过复合载体进一步提升净生物量至 129%，凸显了从菌株筛选、群落构建到

制剂优化的系统性策略对发挥 SynMicro 营养效率潜力的重要性。综合而言，通过精心设计

和应用（特别是基于本土核心微生物的）SynMicro 能够有效整合多种促营养机制，并确保

其在复杂土壤环境中的定殖与功能发挥，从而显著提升作物对土壤养分的利用效率。 
耕地土壤健康问题往往涉及污染、病害和养分失衡等多重因素，单一功能 SynMicro 难

以全面应对。因此，构建多功能协同的 SynMicro 成为未来方向，通过整合污染降解、病害

拮抗及养分循环等功能，有望实现污染土壤健康重建过程的多功能协同提升。 

3 基于合成微生物组重塑土壤健康：前沿技术赋能 

将 SynMicro 从概念验证推向有效解决耕地有机复合污染及微生态失衡的实用技术，亟

需摆脱传统试错法，转向基于机制理解的理性设计与精准优化。这高度依赖于一系列前沿技

术的整合应用，这些技术从微生物资源挖掘、群落功能解析到理性设计与优化，贯穿

SynMicro 构建与应用的全链条，为应对有机复合污染胁迫下的土壤健康挑战提供了强有力

的工具（图 2）。 
3.1 多组学技术：解析微生物群落结构、功能与互作机制 

高通量组学技术是揭示有机复合污染对土壤微生态影响及其响应机制的核心工具。宏基

因组学全面解析污染环境下微生物群落的组成结构、遗传多样性以及污染物降解、抗性传递、

养分转化等潜在功能基因丰度，为识别受损功能和潜在修复菌群提供全局视角[27, 40]。然而，

基因潜力不等于实际功能，宏转录组学和宏蛋白质组学则可进一步揭示微生物在污染胁迫下

的活性代谢通路和功能执行者[41]。代谢组学聚焦于土壤微环境中的代谢产物，能够捕捉微生

物之间的代谢互馈及其与污染转化的直接关联[42]。将多组学数据整合分析，构建微生物互作

网络模型，能够揭示有机污染胁迫如何重塑群落连接模式，并识别维持关键功能的微生物，

为理性设计 SynMicro 提供数据支撑[11]。 
3.2 高通量筛选与培养技术：加速功能微生物资源挖掘 

高通量筛选与培养技术的进步显著加速了功能微生物资源的挖掘。“下一代生理学方法”

的兴起，特别是结合微流控、单细胞拉曼分选、稳定同位素示踪等技术，为快速获取功能微

生物资源提供了新途径[43]。例如，Juang 等[44]设计的微流控芯片可同时容纳多种微生物，并

通过微井阵列测试不同微生物或化学物质间的交互作用。单细胞组学技术（单细胞基因组、

转录组、拉曼光谱等）能够捕获复杂环境下未培养微生物的基因组与功能特征，揭示群落中

“稀有但关键”的功能成员[45]。如，Liu 等[46-47]联用传统分离和前沿的单细胞拉曼分选方法，

开发了基于重水标记及钴酰胺特征峰的卤代有机物降解菌分选新方法，在此基础上成功分选

获得具有降解效果的脱卤功能菌株。高通量培养组学结合自动化和机器学习，也为快速分离

和鉴定植物根际等高度异质性土壤中的微生物提供了新策略[48]。 
3.3 基因组尺度代谢模型：理性设计与精准调控 

基因组尺度代谢模型（Genome-scale Metabolic Models, GEMs）通过整合基因组信息和

代谢网络数据，模拟微生物代谢过程和种间互作，为 SynMicro 的理性设计提供了理论框架。

GEMs 能够预测微生物群落中代谢“接力”路径和资源分配模式，优化成员组合以实现功能

最大化。例如，可设计构建能够耐受高浓度污染物、具有多种脱卤途径、以及能够与其他环

境微生物协同作用的合成菌群[8, 33, 49-50]。基于 GEMs 的设计思路，已成功构建出展现高稳定

性、低竞争性和显著植物促生功能的 SynMicro[51]。GEMs 还可用于评估 SynMicro 在不同环

境条件下的功能稳定性，如 Schäfer 等[14]通过模拟发现，添加特定辅助菌株可弥补代谢瓶颈，
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提升群落抗逆性。当前，GEMs 的挑战在于模型精度受限于数据库完备性和环境变量复杂性，

未来需整合代谢过程数据、多组学数据和代谢动态及通量分析，进一步提升预测能力[52]。 
3.4 人工智能与机器学习：智能化设计与优化 

面对微生物组数据的爆炸式增长和系统复杂性，人工智能（Artificial Intelligence, AI）与

机器学习（Machine Learning，ML）提供了更强大的数据整合、模式识别和预测优化能力，

正成为 SynMicro 设计与优化的前沿驱动力。微生物组数据固有的成分性、稀疏性和高维度

等挑战，致使传统方法难以捕捉其复杂关系，而 AI/ML 方法能够有效处理这些多维度数据，

揭示隐藏的模式和关联[53-54]。例如，在土壤健康领域，ML 已被成功应用于预测 PFAS 在土

壤中的吸附行为，通过整合污染物和土壤的多种特性（如分子量、疏水性、pH、有机碳含量

等），识别出影响吸附的关键因素并实现高精度预测[53]。更直接地，针对 SynMicro 在特定宿

主性状上的应用（如植物对病原体的防护，与土壤微生物组改善植物健康的机制类似），研

究者通过随机组装 SynMicro 并利用 ML 算法（如随机森林、弹性网络）分析其组成或丰度

与宿主性状的关系，不仅能有效预测 SynMicro 群落功能，还能识别出驱动该性状的关键菌

株甚至菌株组合的协同效应，为理性设计和构建高效 SynMicro 提供了数据驱动的方法[55]。

此外，ML 方法还能助力挖掘菌株组合的潜力，预测不同组合下的微生物群落功能。例如，

借鉴代谢工程中利用高斯过程回归优化多基因拷贝数以提升产物产量和性能的策略，ML 能

显著加速高表现力菌株组合的构建过程[56]。这些研究共同表明，AI/ML 能够整合复杂的多

模态微生物组及环境数据，识别关键生物或非生物特征对特定功能的贡献，预测微生物组合

表现，并指导优化设计，为重塑土壤健康的 SynMicro 工程设计提供强大智能工具。 

 
图 2 前沿技术赋能的合成微生物组设计与土壤健康重塑工作流程图 

Fig. 2 Workflow diagram of synthetic microbiome design and soil health remodeling driven by cutting-edge technologies 

4 挑战与展望 

尽管合成微生物组学可为有机复合污染下耕地土壤微生态健康重塑提供前所未有的机

遇，但将其从概念推向普适有效的田间应用仍面临多重核心挑战（图 3）。首先，有机复合污

染所致的高度时空异质性土壤微环境为精准解析菌群互作机制及环境影响带来巨大挑战[11, 

57]。其次，SynMicro 构建应用鲁棒性与可预测性待提升，需高效筛选组装具稳定定殖的持久
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功能菌株，有效克服外源菌与本土菌的竞争[15]。再者，生态安全性与风险评估体系待完善，

需评估外源菌潜在环境风险（基因转移、非靶标影响、抗性诱导）[25, 28]，建立健全风险评估

框架和监管政策。最后，实验室到田间转化有距离，涉及菌剂生产、施用技术、长期监测等

难题[12]。 
面向未来，耕地土壤微生态健康的重塑将高度依赖于多学科的深度交叉融合与前沿技术

赋能下的集成创新（图 3），包括： 
1）深化机制理解与预测建模：整合多组学与稳定同位素示踪技术，深入微观解析有机

复合污染胁迫下菌群的代谢活动、种间互作及对环境变化的动态响应机制。在此基础上，进

一步发展基于基因组尺度代谢模型（GEMs）和人工智能/机器学习（AI/ML）的预测模型，

实现对污染环境下土壤微生态功能动态及其 SynMicro 干预效果的理性预测。 
2）智能化设计与工程构建：利用高通量筛选技术、合成生物学工具以及 AI 驱动的设计

平台，精准挖掘、组装功能性强、环境适应性好、结构精简的定制化 SynMicro。重点攻克如

何高效构建能够在复杂有机复合污染土壤环境中稳定定殖和发挥持久功能的合成菌群。 
3）强化生态集成与田间转化：开发新型微生物载体与施用技术，提高合成菌群在复杂

土壤环境中的定殖效率与功能稳定性；加强受控环境下的小规模和多点田间试验，验证合成

菌群在多种污染类型、土壤类型和农业实践下的实际效能、持久性及对作物生产、土壤健康

指标的综合影响；同时，关注 SynMicro 与土壤理化性质、植物根系互作的微观调控，提升

其生态集成度。 
4）构建风险评估与政策框架：建立一套科学、完善的合成微生物组环境风险评估标准

体系，包括监测外源菌扩散、潜在基因转移、对非靶标生物的影响以及抗性诱导等风险。基

于评估结果，推动建立健全相关的监管政策和法规框架，确保合成微生物组技术的研发、应

用和推广安全、可持续。 
综上，耕地土壤有机复合污染下微生态健康的重塑，需要跨越基础机制、技术瓶颈、生

态整合和风险管理等多重障碍，未来发展路径在于依靠前沿技术驱动的理性设计、系统性的

田间验证以及负责任的创新监管，从而充分释放合成微生物组在保障国家粮食安全和推动农

业绿色转型中的巨大潜力。 

 

图 3 有机复合污染下耕地土壤微生态健康重塑：挑战驱动的前沿展望 

Fig. 3 Reshaping arable soil microecological health under organic complex pollution: challenge-driven frontiers 
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5 结 论 

耕地土壤有机复合污染存在普遍性、复杂性，其引发的微生物群落失衡、功能紊乱及土

壤健康退化等深层影响对土壤微生态健康构成潜在风险，已成为全球性挑战，严重威胁土壤

微生态健康和农业可持续发展。以合成微生物组学（SynMicro）为代表的现代分子生物学技

术，为精准干预和重塑受损土壤微生态系统提供了前沿策略。面向上述挑战，通过理性设计

SynMicro，构建功能明确、结构简化的微生物群落，可以实现污染削减、病害防控、养分利

用及多功能的协同。后续应进一步整合多组学技术、高通量筛选、基因组尺度代谢模型、人

工智能等前沿工具，推动 SynMicro 从机制理解走向智能化设计与工程构建，实现其在复杂

土壤环境中的高效应用和田间转化；同时，还应进一步完善生态安全性评估和监管政策，确

保该技术能可持续发展。未来，通过多学科交叉与技术集成创新，有望有效重塑耕地土壤微

生态健康，为保障国家粮食安全和实现农业绿色可持续发展提供坚实支撑。 
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