土 壤 学 报

Acta Pedologica Sinica

基于合成微生物组的土壤中有机污染物消减作用研究进展(
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摘 要：污染土壤中往往存在种类繁杂、分布广泛的有机污染物，严重危害生态安全和人群健康。利用微生物组降解土壤中有机污染物被认为是一种绿色､经济、安全、有效的途径。与传统基于单菌株的方法相比，基于合成微生物组的生物修复方法具有显著优势。然而当面对多种有机污染物共存的复杂土壤环境时，该方法仍存在诸多问题和挑战。深入剖析合成微生物组对土壤中有机污染物的消减作用及机制，这已成为有机污染土壤生物修复领域研究的难点和热点之一。本文综述了应用合成微生物组消减土壤中有机污染物的优势及存在的问题，剖析了设计构建有机污染物降解微生物组的方法，结合实际案例解析了合成微生物组消减有机污染物的作用规律和机制。目前合成微生物组消减土壤有机污染物的研究仍处于起始阶段，急需大量系统研究和数据积累。未来在合成微生物组优化、合成微生物组与其它物种联用、多学科交叉与技术创新等方面仍需加强研究，为探索出安全、高效、可行的土壤有机污染生物消减策略提供依据。
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Elimination of Organic Pollutants in Soil Basing on Synthetic Microbiome
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Abstract: Polluted soils typically harbor a complex and widespread array of organic contaminants that seriously endanger ecological security and public health. The utilization of the microbiome to degrade organic pollutants in soil is regarded as a green, safe and cost-effective technique. Comparing with the traditional single-strain method, the bioremediation method based on the synthetic microbiome has obvious advantages. However, this method still has some problems and challenges concerning with the complex soil contamination with multiple organic pollutants. An in-depth investigation of the process and mechanism of the organic pollutant elimination in soil using synthetic microbiomes has become a research hotspot in bioremediation. This paper reviews the advantages and problems encountered in applying synthetic microbiomes to eliminate organic pollutants in soil, clarifies the methods for designing and constructing microbiomes for organic pollutant degradation, and analyzes the role and mechanism of synthetic microbiomes in eliminating soil organic pollutants. currently, synthetic microbiome is still at its early stage in the field of soil bioremediation, with more crucial data being needed. Future efforts must intensify research into synthetic-microbiome optimization, the combined use of synthetic microbiomes with other organisms, and multidisciplinary integration and technological innovation, thereby providing a robust foundation for developing safe, efficient, and feasible biological strategies for the remediation of soil organic pollution.
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石油烃、塑化剂、多环芳烃等有机污染物可通过多种途径进入土壤[1]。一些有机污染物自然条件下难降解，在土壤中长期存留，危害生态安全和人群健康[2]。我国污染农田土壤中低负荷有机污染场景最为多见，物理化学修复法往往成本较高、难以适用[3]，而微生物由于其丰富的生物多样性和巨大的分解代谢潜力，在中低负荷有机污染土壤消减中更具优势[4]。1988年Whipps等人提出了微生物组的定义[5]，随着21世纪分子生物学和系统生物学的发展，研究中开始利用工程学方法对细胞生物进行改造控制，衍生出了合成生物学领域。整合不同微生物菌株，依据互作关系，生物竞争，协调稳定等原则，人工构建出可满足特定需求的微生物群落，这些群落被称为合成微生物组。美国在2016年公布了国家微生物组计划，中国科学院也在2017年启动了微生物组计划，合成微生物组的出现为生物技术的升级优化带来了新的可能性。
基于单一菌株的有机污染物消减效果经常受到各种因素的限制[6-9]。例如，与土著菌群成员的竞争或营养缺乏导致接种的外源降解菌株存活率低、单一菌株无法完全分解代谢复杂有机污染物、非目标污染物或其中间代谢产物对微生物代谢活动的抑制等[10]。与传统的单菌株方法相比，微生物组在有机污染物消减方面具有显著优势[11]。例如，微生物组表现出遗传和代谢多样性，能够通过协同代谢完全降解复杂有机污染物。
土壤环境中天然存在的微生物组会随环境条件变化而变化[12]，其群落结构往往不是高效消减有机污染物的最佳结构。合成微生物组将合成生物学的原理从单细胞扩展到多细胞系统，使合成微生物组的从头设计成为可能。因此，设计优化微生物群落组成和结构，构建高效合成微生物组，有助于实现最佳的消减效果[13,14]。当前，合成微生物组相关技术已在农业、工业、发酵等领域开展应用。然而，目前合成微生物组在有机污染土壤生物修复方面的研究仍较为有限，得到的部分研究结果尚未充分总结和分析。
本文综述了现阶段微生物组在土壤有机污染物消减中的优势以及面临的问题，探讨了基于合成微生物组学的土壤中有机污染物消减作用及机制，并指出了该领域未来研究方向和所面临的挑战。
1. 合成微生物组在土壤有机污染物消减中的优势
目前，为解决微生物组应用于土壤有机污染物消减时遇到的问题，科学界在几类热点领域进行了大量研究（图1）。本文借助Web of Science以“Soil”，“Bacterial degrading consortium”，“Synthetic microbiomes”，“Synthetic communities”为关键词进行检索，在2020年-2024年时间段内共有1167篇相关文献。发现近年该领域发文量呈现整体上升趋势（图 1a）。涉及领域中，主要包括环境科学、微生物学、农学和生态学等（图 1b）。对关键词和文章内容进行分析，得出基于合成微生物组消减土壤有机污染研究热点（图 1c）。微生物群落表征技术可帮助鉴定新的降解微生物；消减预测模型可以模拟物种相互作用并预测群落动态，有助于设计优化合成微生物组以实现有机污染物高效降解；跨学科方法利用植物-微生物相互作用与新型纳米材料，提高微生物活性、稳定性和污染物生物利用度；利用生物传感器、人工智能和物联网等技术可评估合成微生物组在长时间内生物降解能力变化，通过实时监测和管理策略，保持最高的消减效率和成本效益。研究热点表明土壤合成微生物组的研究主要聚焦于其功能和互作机制，值得注意的是，“Engineering”、“交叉喂养（cross-feeding）”是近几年研究的高频词，说明土壤合成微生物消减领域的研究愈发到关注。
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图 1 基于合成微生物组消减土壤中有机污染物的研究热点
Fig. 1 Research hotspots on elimination of organic pollutants in soil basing on synthetic microbiomes
合成微生物组可通过组合多种功能菌株的代谢通路，实现复杂代谢功能重建，克服单一菌株在有机污染物代谢能力上的局限。在过去的几十年里，研究人员已经分离出许多能够降解有机污染物的纯培养微生物菌株，为污染环境修复提供了宝贵的微生物资源。常见的微生物修复策略包括生物强化（将降解菌株接种到污染环境）和生物刺激（向污染环境添加营养物质以促进菌株生长）[15]。基于单一菌株的生物修复大都存在效率受限的问题。与之相比，合成微生物组的协同代谢作用减少了中间代谢产物的积累，有效减少了反馈抑制作用，降低了反馈抑制作用对降解活性的阻碍[16]。此外，合成微生物组能够执行比单一菌株更多样化的功能。例如，通过组合针对不同有机污染物的菌株，可以设计合成微生物组以有效地矿化各种有机污染物的混合污染物[17]；设计具有有机污染物消减能力菌株和重金属耐受菌株的微生物组可以有效用于有机物-重金属复合污染环境的修复[18]。
基于合成微生物组的有机消减过程具有更加稳定的消减效果。合成微生物组除了与其外部环境相互作用外，微生物组内的相互作用（直接或间接）也有利于促进稳定群落结构的建立。例如，合成微生物组内成员之间的交叉喂养可以创建紧密联系的菌群[19]，相对于不相关的菌株组成的群落更具优势，从而增强接种微生物组的生态竞争力。此外，这种菌株间的交叉喂养关系还可以促进降解菌的生长，从而提高合成微生物组的整体降解效率[20]。
当应用于植物根际时，合成微生物组可促进微生物-植物共同消减有机污染物 [21]。根际作为围绕植物根系并受植物根系影响的狭窄土壤区域，应用合成微生物组可以执行多种功能，如有机污染物降解、重金属固定、植物病原体抑制、植物生长促进和抗逆性增强等，从而提高对土壤中有机污染物降解效率[22]，同时减少植物对化学农药和肥料的依赖，促进植物在受有机污染土壤中的生长[23]。
2. 合成微生物组消减土壤有机污染物中面临的问题
原生微生物组不能直接应用于有机污染物消减是目前面临的首要问题。在有机污染物消减过程中，微生物组的群落结构不仅影响有机污染物消减的效率，还决定了最终的降解产物[24]。天然存在的微生物组往往不会针对有机污染物消减进行定向优化，因此原生微生物组通常不具备高效消减能力，其生物多样性也会随污染程度增加而降低。因此，需设计和优化合成微生物组的群落组成和结构，以制定有效的有机污染物消减策略，丰富土壤微生物种群丰度，在短期内获得较好消减效果的目的。实现这一目标的有效手段是利用合成微生物组技术将微生物组群落结构和微生物组内的代谢相互作用与生理功能关联。

剖析合成微生物组复杂的互作关系也是研究难点之一。即使在简单的合成微生物组（如双菌株成员组合）中，了解代谢相互作用并将其与生理表现相关联仍然具有较大挑战性[25]。合成生物学涉及对现有生物体进行工程改造或创造新的生命形式，被认为是能够应对人类重大挑战的革命性技术[26]。合成微生物组将合成生物学的原理从单细胞策略扩展到多细胞系统，使微生物组的从头设计成为可能[27]。这种方法旨在在多个菌株之间分配不同的代谢途径，为特定目的构建最佳组合。因此，合成微生物组是理性设计微生物组以增强消减效果的有力途径。
在实际应用中大多数研究仍需采用试错法来确定合成微生物组的最佳设计[28]，然而，长期试错的时间和经济成本较高，因此，需要开发新的技术方法，减少对试错实验的过度依赖。此外，在设计和构建强化污染物消减的合成微生物组时，产生大量实验数据，其数据分析处理同样面临挑战。例如，相关数据库匮乏、实验室条件限制也是现阶段合成微生物组学研究中存在的难点[29]。
当前合成微生物组在土壤中存在生存压力大、稳定性差和功能发挥异常等问题。受有机污染的土壤微生物种群多样性较低，大部分对有机污染敏感的细菌被抑制或杀死，剩余的耐受菌成为土壤优势菌种，这些有机污染耐受菌可能会分泌有害物质对合成微生物组中的功能菌定植生长产生抑制作用。另外受有机污染的土壤往往营养物质匮乏，加入合成微生物组往往面临较大的竞争抑制，影响降解功能的稳定表达[30]。最后在污染土壤的实际应用中，往往难以达到实验室测试水平，在长期试验中，也要注意菌种的退化和变异风险。
3. 设计合成微生物组学的方法策略
由于微生物组高度复杂且对微生物组分子水平反应过程的了解有限，目前合成微生物组设计通常遵循自上而下的方法 [31]。自上而下的方法使用特定的环境变量（例如某些底物含量、平均细胞培养时间和氧化还原条件等），驱动现有的微生物朝向适应给定环境条件并定向表达功能的方向演变。自上而下的方法可以用于预测环境中可能发生的生化反应过程[32]。通过施加有机污染压力对初始微生物菌群进行驯化，从而促进菌群向特定功能方向重组组装，可以获得具有特定消减功能的微生物菌群，进而从天然微生物菌群中识别关键消减菌株。在此基础上，进一步研究代谢通路，预测最佳菌株组合并进行实验验证，最终获取高效合成微生物组。
组学技术的快速发展使通过预测代谢通路及其相互作用来设计具有所需功能的微生物组成为可能，同时为自下而上设计微生物组提供了有效方法[33]。自下而上的方法重点在于设计微生物组代谢网络和相互作用，探索可行的生化转化过程和代谢反应。该设计过程通常包括获取微生物组中单个菌株的基因组、重构代谢网络、使用建模或网络分析工具模拟分析群落内部和种群之间代谢通量并进行优化。然而，目前实施自下而上的设计依然存在挑战。例如，重建的代谢网络往往不准确和/或不完整；许多基因、蛋白质和代谢物的功能未知；对驱动个体和群落水平表型的进化压力来源不明确；以及对基因、代谢和生态系统调控方案（例如，群体感应信号反应系统）的了解有限等[33]。自下而上的设计大多基于具有模式生物（例如大肠杆菌和酿酒酵母）设计简单群落[34]。然而，为了将简单群落扩展到具有数十到数百个不同物种的非模式生物的系统[35]，需要深入了解微生物代谢网络和调控相互作用与功能表达的原理。自下而上的设计往往需要大量关于单个菌株和群落代谢相互作用的实验数据，可通过高通量分析，表型筛选和多组学分析等方法，以获取设计所需要的数据[36]。  
在实际应用中，合成微生物组设计往往采用自上而下和自下而上相结合的方法[37]， 通过集成设计方法设计合成微生物组（图2）。合成微生物组设计需遵循设计-构建-测试-学习（DBTL）循环原则[38]。首先通过富集或高通量分析筛选出消减作用强的微生物，采用人工选择或定向进化等方法通过一个或多个自上而下的 DBTL 循环获取具有有机污染物降解能力的初步微生物组；再利用组学方法（宏基因组学、宏转录组学、蛋白质组学和代谢组学）研究降解机制，并将初步结果纳入预测模型以预测菌株之间的相互作用；最后基于已获得结果，进行自下而上的设计-构建-测试-学习（DBTL）循环，添加辅助菌株，设计出一种新的自下而上合成微生物组，其往往具有更高的降解效率，可评估其在实际应用中的消减有效性[39]。在实际应用于土壤污染修复过程中，要保证应用成本较低，对土壤肥力和代谢活性负面影响较小。合成微生物组包含的功能微生物需具有良好的遗传稳定性，不易发生退化变异，在面对各种内外部干扰胁迫时，仍能保持其丰度和功能稳定。
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图 2 集成设计合成微生物组的方法
Fig. 2 Methods for synthesizing microbiomes by integrated design
目前，合成微生物组设计的一个新兴目标是开发新的工具，使研究人员能够在一系列理想的条件下直接原位添加、删除或修改特定功能和表型[40]。原位宏基因组工程是一种有望实现这种灵活性的新兴技术[41]。不仅如此，将此技术与现有的 CRISPR-Cas 基因编辑技术相结合并进一步开发将可在原位精确操控微生物组的代谢网络，可以实现精准有效地设计合成微生物组[42]。此外，高质量基因组代谢模型（GSMM）技术被证实可以有效用于设计合成微生物组。该技术通过模拟不同菌株组合的代谢和生长性能，基于计算机模拟预测出最佳群落结构组合。例如，最新开发的代谢模型分析工具SuperCC，作为一种预测代谢相互作用的建模工具，其可为实验验证提供一系列可测试的预测。它可以预测共培养基中检测到的交换代谢物；还可以通过单培养中交换的代谢物改善菌株生长；可以采用SIP实验来验证交换代谢物的同化；最后利用转录组谱测试代谢反应所需基因的表达。建模工具与验证策略相结合可以极大地促进代谢建模的应用，模拟降解菌和辅助菌之间的相互作用，精准预测降解有机污染物的最佳菌株组合[43]。基因组规模代谢模型技术应用可预测合成微生物组在污染环境中的代谢通路和群落内部的互作机制。例如利用该技术，阐明了Pseudoxanthomonas sp. X-1 和 Comamonas sp. 7D-2 组成的合成微生物组高效降解农药污染物的机制是基于营养物质交换的交叉喂养。这些模拟工具还可以预测出可加速有机污染物降解的外源营养添加剂，为基于合成微生物组的生物刺激修复提供新策略。
4. 基于合成微生物组的土壤中有机污染物消减作用及机制
4.1基于合成微生物组的土壤中有机污染物消减作用
设计构建合成微生物组可以对土壤中的有机污染物产生稳定高效的消减作用。研究表明，将降解菌株与特定的辅助菌株相结合可以显著增强其对有机污染物的降解能力。然而，并非所有降解菌株的组合均会提高对有机污染物的降解效率。比如，由两种Bacillus sp.细菌构成的微生物组对烷烃和芳烃的降解率分别较单菌降解率降低了55.3%和39.0%[51]。但目前“降解菌和辅助菌”策略仍是用来构建高效的有机污染物降解微生物组最优策略。例如，合成微生物组YJ-1对土壤中邻苯二甲酸酯（PAEs）降解率达85.78%，比未接种组提高34.11% [52]；合成微生物组对土壤中除草剂二氟苯尼康降解率达到82.2%，而单菌最高70.1%[56]。目前已报道的基于合成微生物组学的土壤有机污染物消减作用见表1。而在贫瘠的污染土壤中，可添加由非降解菌组成的合成菌群，并为其提供丰富的碳和氮源，合成微生物组将得到更好的生长并参与土壤有机氮和除草剂溴氧基等污染物的代谢，分解并释放有利于植物吸收的营养元素，间接促进对农药的降解[62]。因此为保障合成微生物组具有稳定高效的消减作用，在构建时需充分了解微生物组内菌株间的相互作用和消减机制。
表1 基于合成微生物组学的土壤中有机污染物消减作用
Table 1 The elemination effect of organic pollutants in soil based on synthetic microbiome
	污染物
	          作用
	参考文献                      

	多环芳烃PAH

	合成细菌群落，PAHs的降解率为53.9-56.3%，比对照（32.7%）高20-25%
	[44]

	苯、甲苯, 二甲苯
邻苯二甲酸二（2-乙基己基）酯 （DEHP）
邻苯二甲酸盐
菲
六种混合PAE
多环芳烃PAH
多环芳烃 PAH

邻苯二甲酸酯（PAEs）

四溴双酚 A （TBBPA）

毒死蜱 CP
苯醚甲环唑
除草剂二氟苯尼康
全氟烷基和多氟烷基物质
多环芳烃PAH
除草剂FSA
多种除草剂
混合除草剂
	枯草芽孢杆菌，铜绿假单胞菌细菌群落降解率83%，而单菌与未处理相比降解不明显
CM9和生物炭的生物强化处理在42 d内显著提高了DEHP去除率，达到87.53%，而本土微生物的去除率为49.31%

合成玉米根际微生物组，邻苯二甲酸盐去除率73%
恶臭假单胞菌和大肠杆菌组合使菲降解从61.15% 提高到85.73%

6 d内完全降解了DMP、DEP、BBP、DBP，2周内完全降解了70.84%的DEHP和66.24%的DOP。
五种不同细菌菌株的微生物组降解污水污泥污染土壤中多种多环芳烃 ，降解率为65-70%
原位构建功能微生物联盟多环芳烃降解率91.5%，高于单菌的78.9%
YJ-1降解率高达85.78%，比未接种组提高34.11%。

SynCon2在7 d内实现近40%的TBBPA降解,对照组只有10%左右。

嗜麦芽链球菌铜绿假单胞菌联盟CP 降解率68.6%，高于对照组的37.6%
微生物组 TA01高效降解可达83.87%，单菌最高75.98%
合成微生物组土壤中降解率达到82.2%，单菌最高70.1%
综述微生物组作为生物降解 PFAS 的可持续和有效策略的潜力
三种微生物组对污染土壤中PAH降解率90%以上
复合菌群FSA降解效率达到69.38 %，单菌株50.45 %
35 d内实现了60%−99%的内源除草剂降解
合成群落使降解效率提高了15.90%
	[45]

[46]
[47]

[48]

[49]
[50]
[51]
[52]

[53]

[54]

[55]
[56]
[57]

[58]
[59]
[60]
[61]


通过优化合成微生物组菌种组成和培养条件，可显著提高其对复杂有机污染物的消减能力。例如，在全氟辛酸 （PFOA）消减实验中，难点主要在于破坏稳定的碳-氟 （C-F） 键。暴露于 PFOA 作为一种选择压力，促进了拟杆菌门、甲烷菌门和 Petrimonas 等微生物的生长，且部分低丰度物种，如 Flexilinea flocculi、Bacteriovorax stolpii 和 Sphingomonas，与氟离子的产生呈正相关关系，这意味着这些菌株的潜在协作功能有助于生物脱氟反应。在此基础上加入玄武岩，可进一步提高约3%的PFOA 去除率，且功能性细菌Dechloromonas、Thauera、Zoogloea、Gemmobacter 和 Pseudomonas，可在玄武岩载体中大量生长。引入各种铁矿物（磁铁矿、菱铁矿和赤铁矿）后，PFOA 去除率提高 16.42%，这表明矿物添加也可以促进有机污染物消减。此外，铁矿物还促进了微生物多样性的增加，特别是Geobacter、Shewanella和Pseudomonas等降解相关属的丰富上升。进一步研究揭示，这与细胞外蛋白分泌的增加以及细胞色素合成途径、细胞外聚合物物质 （EPS） 合成和脱氟相关的基因的相应上调有关[63]。
4.2基于合成微生物组学的土壤中有机污染物消减机制
多组学方法（代谢组学、蛋白质组学、转录组学和宏基因组学）可用于研究合成微生物组对土壤中有机污染物消减机制。宏基因组学可以揭示合成微生物组的全部遗传物质，识别参与特定环境下有机污染物消减的不同微生物组及其功能基因。此外，宏基因组学分析有助于了解不可培养细菌的特征及其潜在的代谢途径，鉴定新的分解代谢基因和代谢通路。转录组学或宏转录组学可以检测单个微生物或微生物组响应环境变化的基因表达，识别参与降解途径的特定差异表达基因，进而揭示微生物组消减有机污染物可能的降解反应和途径。蛋白质组学的重点是研究蛋白质在合成微生物组中的作用，包括单加氧酶、双加氧酶、过氧化氢酶-过氧化物酶和醛脱氢酶等。比较不同条件下的蛋白质表达水平有助于深入了解驱动有机污染物降解的关键蛋白质。代谢组学研究细胞或生物体中的整套小分子量代谢物，分析微生物组的代谢特征，进而识别有机污染物降解的中间代谢产物和终产物，全面了解降解途径。多组学方法可结合基于代谢模型的计算机模拟技术，追踪土壤微生物信号分子、解析代谢物的交换过程，为深入研究复杂污染土壤中微生物组对复合有机污染物的共代谢过程、代谢互作机制提供了可能。
微生物间的协同代谢和交叉喂养是合成微生物组高效消减土壤中有机污染物的重要机制。合成微生物组菌株之间可通过多种机制强化降解有机污染物。1）获得更广谱的降解能力。使用P. putida F1和斯氏假单胞菌OX1（P.stutzeri OX1） 两种菌株组建合成微生物组，两种菌株都能以苯和甲苯为底物生长，此外，还分别表现出对于乙苯和邻二甲苯的降解能力，使合成的微生物组具备更广谱的降解能力。2）提供营养物质，促进降解菌株生长。阿特拉津降解菌 Arthrobacter sp. AT5 在降解阿特拉津过程中会分泌氨基乙醇、乙胺和次黄嘌呤；而这些物质可被非降解菌 Halobacillus sp. NY15 利用。作为回报，菌株 NY15 分泌铵和亮氨酸；这些分泌物可被菌株 AT5 利用，促进其生长和对阿特拉津降解[64]。3）降低中间代谢产物对降解菌株的毒害作用。菌株D. anilini可在缺氧的条件下降解芳香族化合物苯胺，但D.anilini降解苯胺会积累中间产物硫化物，而硫化物浓度的增加，会抑制细胞的生长，引入硫化物代谢细菌T.roseopersicina组建合成微生物组，可显著提高对苯胺的降解效率。4）降低代谢产物积累对降解的反馈抑制。在四氢呋喃 （THF） 降解菌Rhodococcus ruber YYL与非降解菌Bacillus cereus MLY1 组成的微生物组中，菌株 YYL 产生 THF 降解中间体，这些中间体可作为菌株 MLY1 的营养物质，缓解中间体对 YYL 的产物限制。5）提高菌群对环境胁迫耐受性。YYL对低 pH 值胁迫非常敏感，这会降低其生长速率和 THF 降解效率。而菌株 MLY1 消耗 YYL 产生的酸代谢物，从而提高 pH 值，帮助 YYL 抵抗酸胁迫 [64]。6）协同实现有机污染物矿化。脱卤素杆菌 FTH1（Dehalobacter sp. FTH1）具有还原性脱溴能力，可将2，4，6-TBP脱溴转化为苯酚，合成微生物组中另一菌株Clostridium sp. Ma13 通过发酵葡萄糖为 Dehalobacter sp. FTH1提供氢，最后在脱硫酸盐橡菌DS菌株（Desulfatiglans parachlorophenolica DS） 的参与下将苯酚矿化为CO2 [65]。然而，合成微生物组内部多样的协同代谢机制难以通过传统的实验室研究方法快速解析，需要借用计算机代谢通路模拟技术，降低合成微生物组设计构建的时间和数据成本，促进合成微生物组在土壤有机消减领域的应用。
群体感应（QS）机制可调控合成微生物组降解有机污染物。微生物之间通过释放信号分子进行种间交流，调控基因表达。QS系统激活时，微生物表达相关酶的基因，催化降解有机污染物。敲除Pseudomonas aeruginosa 的信号分子AHLs合成酶基因rhlI，会使双加氧酶的nahH基因表达大幅下调，致使菌株降解率降低。利用基因敲除技术破坏双酚A降解菌Sphingonomas sp. YK5的QS系统时，使得细胞色素酶等与降解相关酶的基因表达水平显著下调，导致YK5无法降解双酚A[66]。QS可使微生物产生更多的胞外聚合物 (EPS) 以形成生物膜，生物膜有利于促进疏水性有机污染物的溶解，提高有机污染物的生物可利用性，同时还能帮助维持微生物组稳定活性[67]。制备菌剂时，生物炭可吸附酰化高丝氨酸内酯类 (AHLs) 信号分子，有利于维持细胞活性和细胞聚集，增强细胞间的 QS交流，强化生物膜的形成。QS可调节微生物细胞膜表面疏水性，促进污染物附着，在利用Novosphingobium pentaromativorans US6-1及其QS系统缺失突变体分别组建合成微生物组对菲进行降解时，发现US6-1突变体可提高其细胞表面疏水性，使对菲具有更高的降解率[68]。随着研究的不断深入，群体感应相关基因元件及调控原理逐渐清晰。近年来通过合成生物学手段构建包含细菌QS系统组成部分的基因线路，实现了种内和种间的人工控制通讯，这些基于QS的基因线路在土壤有机污染消减领域有着巨大的应用潜力。
越来越多的研究表明，合成微生物组的构建并非简单的菌株组合。需要深入探究不同菌株间复杂的代谢关系和相互作用。合成微生物组内菌种种类越多，组内关系就越复杂，竞争抑制作用也越明显，所以在获得合成微生物组前，往往会开展菌株共培养实验，以确定合适的合成微生物组成员[69]。由于田间实验具有很大的不确定性，在实验室实验后往往需要将合成微生物组负载于合适的载体上（如生物炭，水凝胶等）制备成固定化菌剂，载体材料不仅提供了充足的微生物附着位点，还可以改善土壤物理性质，发挥一定的吸附作用，固定化菌剂克服了功能微生物易受外界环境、温度等条件影响以及生物有效性低的问题，提高了微生物对有机物的降解效能。应用固定化菌剂后可提高有机污染物结合态在土壤中的占比，从而减少了其对植物和微生物的毒性，还能提高土壤中细菌群落的丰富度和多样性，提高过氧化氢酶，过氧化物酶等酶活活性，从而促进土壤中有机污染物的消减。
5. 展望
近些年来，随着微生物组学技术发展，土壤有机污染消减研究取得显著进展。通过实验室规模和田间规模两种类型的污染生态系统测试合成微生物组的有机污染物消减能力。在田间实验中添加合成微生物组后土壤细菌群落的α多样性增加，但β多样性没有显著变化。此外，合成微生物组添加后部分官能团和氮循环相关基因在植物幼苗期受到显著抑制，可能不利于土壤养分循环过程。合成微生物组往往可以在实验室中有效地降解污染物，但在田间场景中可能效果较差。因此，土壤中有机污染物消减既涉及微生物降解有机污染物，也涉及在污染环境中合理部署合成微生物组，通常需要引入负载载体、分配营养物质和强化消减作用，保证在实际应用时具有良好稳定的消减效果。未来研究需深入探讨合成微生物组的设计、构建与优化的理论和方法，进一步提升消减效率和效果的可持续性。未来以下研究方向仍需关注：1）合成微生物组的优化：合成微生物组方法显著提高了对复杂有机污染土壤的污染物消减能力。未来研究应进一步剖析代谢网络，识别并精准调控消减有机污染物的关键基因，发现更多潜在功能基因，进一步提高合成微生物组对有机污染物消减能力。 2）植物与合成微生物组联合作用：合成微生物组与植物的联合作用在消减土壤有机污染方面潜力突出。未来研究应探索植物与微生物的物质交换与养分传递机制，筛选出更适合特定有机污染消减的植物和微生物组合。3）多学科交叉研究与技术创新：通过多学科交叉研究和技术创新，提出有机污染消减强化策略，开发消减新方法，有望探索出更环保和高效的有机污染消减体系。在土壤大规模应用中需要借助大数据分析平台和云端远程监管技术，因地制宜，建立完整的土壤修复评价体系指标。随着更多研究创新与应用案例的出现，合成微生物组技术在土壤有机污染消减领域会迎来更大的突破和发展。
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