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摘 要：土壤污染严重威胁粮食安全及人类生存与健康。微生物修复土壤污染是新质生产力的重要体现，是提升地

力、促进农业可持续发展、保障中国粮食安全的必由之路。本文简要梳理了土壤污染来源及其危害，重点阐明了根

际微生物组对土壤连作障碍污染、有机物污染、重金属污染等方面的相关修复机制，并对根际微生物修复污染土壤

技术进行了分类。最后从高效菌株选育及改良、微生物组构建及优化、产品安全性评估等角度对根际微生物组修复

污染土壤进行了展望，以期为根际微生物组修复污染土壤提供参考。
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土壤是人类农业生产、物质生存及社会文明发

展的重要基石。作为植物生长的载体，土壤保障

了食物的营养供给与稳定产量，是人民群众实现

从“吃得饱”到“吃得健康”这一转变的物质基础。

随着人类活动加剧和现代农业追求更高经济效益，

土壤健康面临着巨大的挑战，尤其是目前普遍存在

土壤持续进行周期性生产、肥料过量施用、农药与

抗生素滥用等引起土壤根际有益微生物减少、病原

菌（虫）泛滥、土壤物理和化学性劣化及土壤酶活性

降低，从而导致土壤连作障碍问题日益突出[1]。此

外，工业生产、畜禽养殖及居民生活等工农业生产

生活过程中的大量污染物，如多环芳烃、农用薄膜、

畜禽粪便及重金属等，进一步加剧了土壤污染和粮

食减产问题的严重性，同时引发了人畜争粮或共存

等多种问题，极大地制约了农业产业的可持续发

展[2]。

1 土壤污染的主要来源

1.1 连作障碍污染
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Abstract: Soil pollution is a serious threat to food security and human survival and health. Microbial remediation of soil

pollution is an important manifestation of new productivity, which is the only way to improve soil fertility, maintain sus-

tainable agricultural development and ensure food security in China. This paper briefly reviews the sources and hazards of

soil pollution, focuses on elucidating the related remediation mechanisms of rhizosphere microbiome for soil continuous

cropping obstacle pollution, organic matter pollution, heavy metal pollution, etc., and classifies rhizosphere microbial re-

mediation techniques for contaminated soil. Finally, the remediation of contaminated soil by rhizosphere microbiome was

prospected from the perspectives of high-efficiency strain breeding and improvement, microbiome construction and opti-

mization, and product safety evaluation, aiming to provide reference for rhizosphere microbiome remediation of contami-

nated soil.
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等受连作障碍的影响较大。国内外许多研究表明，

作物长期连作导致土壤有机酸积累，理化性质恶

化，营养物质转换失调等[3-4]。甜瓜连作会导致植株

根部腐烂，水分和营养物质吸收能力减弱，光合作

用效率显著降低，出现早衰、死棵以及产量下降和

口感变差等一系列问题[5]。大豆连作下，土壤氮磷

钾三元素含量显著下降，pH 降低，土壤蔗糖酶、脲

酶、过氧化氢酶等多种酶活性升高，根际微生物活

动紊乱，病原菌及害虫侵染频发，大豆空荚数增多，

籽粒变小，脂肪含量显著降低[6-7]。土壤连作障碍灾

变或加剧是一个整体复杂的多因素协同耦合作用

的过程。土壤连作障碍形成的原因和类型因种植

的区域、作物种类、茬口、种植制度、栽培环境等因

素表现出显著差异。近年来，许多学者从栽培学、

土壤环境、植物病理、微生物、生态等不同角度提出

了“病虫害”“毒素”及“五大因子”等学说，但机制尚

不清楚[1，8-10]。笔者在此基础上认为导致土壤连作障

碍发生或加剧的关键因素有：土壤营养物质缺失及

转化机制失常、有害病原性微生物数量激增、作物

根系分泌自毒物质累积、根际微生物菌群失调等。

目前，消减土壤连作障碍，恢复土壤健康，已成为迫

在眉睫的研究课题。

1.2 有机物污染

有机物进入土壤易导致土壤的结构和功能失

调，产生有毒物质，抑制微生物定殖和植物生长发

育。土壤有机物污染来源主要有城市污泥污水、农

膜及其他废弃塑料等[11]。翟增秀等[12]在有机磷农药

污染地块检测出了 354 种有机污染物，其中甲苯、

氯苯、二氯甲烷、二甲苯等物质检出率在 80%以上，

是主要有机污染物。农膜残留阻碍营养物质和水

分运输，影响土壤物理化学及生物特性，降低土壤

微生物菌群活力，进而导致土壤有机质含量降低、

作物减产等[13-15]。有机物污染不仅影响土壤健康，

还会直接影响瓜菜的生长和品质。张会敏等[16]研究

发现，当采用质量浓度为 600 μg·L-1 萘、菲、荧蒽和

苯并蒽混合溶液对黄瓜进行处理时，黄瓜的株高、

根长、叶长等多项生长指标均受到显著抑制。陈世

军等[17]研究表明，高浓度多环芳烃对白菜、番茄和茄

子等瓜菜类作物的生长具有显著抑制作用，导致植

物根毛减少、叶片发黄及株高下降等异常现象。多

环芳烃是典型的持久性有机污染物，广泛分布于环

境中，通过大气、水源、食物链等对人、动植物及微

生物具有“三致”作用，即致癌、致基因突变、致生长

畸形，不仅可诱发皮肤癌、肺癌、呼吸道癌等多种癌

症，还易诱发红细胞溶血、新生儿体重下降等重大

疾病[18-20]。

1.3 重金属污染

重金属具有持久性和毒害性，通过转化、迁移

及富集等进入农作物体内而危害人体或动物健

康。土壤重金属污染来源途径广泛，主要有工业废

弃物、农药、工业或城市废污水、化肥和有毒害气体

沉降等[21]。震惊全球的“骨疼病”和“水俣病”就是由

重金属镉和汞富集污染引起的。鲁荔等 [22]研究发

现，锌铅矿矿口及选矿厂周围土壤重金属富集因子

均超过 1，采矿口附近土壤和植被已受到重金属的

严重污染，而选矿厂周边佛手瓜、白菜、胡萝卜等蔬

菜地下部分重金属含量普遍高于地上部分，土壤污

染程度同样为重污染。不同瓜菜作物对不同重金

属的富集能力不同，康琪等[23]研究发现，西瓜、甜瓜

对 Cr、Cd、As、Pb 等重金属的富集能力在品种间存

在较大差异，且西瓜和甜瓜富集能力较强的重金属

种类有所不同，西瓜主要富集 Cd 和 Pb，甜瓜主要

富集 Cd 和 As。当植物体内积累的重金属达到一

定量时，会对植物细胞器的正常结构及功能造成破

坏，导致植物代谢紊乱，进而抑制其生长发育。随

着 CdCl2 浓度的增加，甜瓜幼苗的株高和茎粗均会

降低，而植株的 CAT、SOD 等保护酶活性则升高，表

明 CdCl2可以抑制甜瓜幼苗的生长[24]。此外，番茄植

株在高浓度 Pb 溶液的处理下会出现偏网状失绿现

象[25]。刘素纯等[26]研究表明，Pb 溶液浓度的升高，增

加了黄瓜幼苗畸形根的数量，其体内营养元素的吸

收和转运因此失衡，进而导致黄瓜产量显著下降。

Rakesh 等[27]研究发现，重金属不仅造成人类或动物

神经毒性、肝损伤及癌症等疾病，而且导致土壤空间

变异极大、理化性质恶化、微生物多样性减少、粮食

减产等问题[28]。土壤重金属污染已成为人类或动植

物生存健康的卡脖子问题，急需得到有效解决。

2 根际微生物组修复污染土壤机制

“土壤治之得宜，地力常新壮”。土壤微生物在

土壤生态系统中占有重要位置，其种群丰富，数量

庞大，通过分解合成有机质等驱动着土壤中的生物

化学循环，通过代谢途径产生多种次生代谢产物修

复污染土壤、改善土壤质量、调控植物生长发育

等。土壤根际微生物组作为农作物的第二基因组，

是维持土壤健康的关键与核心，对可持续农业发展

及保护土壤生态环境具有重要意义。土壤中有机

物的分解、转化及积累，氮素转化，磷、钾、钙、铁、锌
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等营养元素的释放，植物养分和水分吸收，抑制病

菌和改良土壤等过程均与根际微生物组的活动密切

相关[29]。根际微生物组主要通过直接修复和联合修

复等方式改善和修复受污染的土壤[30]。直接修复指

的是特定的细菌或真菌微生物组（群）直接作用于土

壤中的污染物，从而生成简单的无机物；联合修复则

是特定的微生物组与其他载体或方法协同组合对污

染土壤成分进行降解、分解、转移或转化[31-34]。

2.1 根际微生物组修复土壤连作障碍机制

连作障碍灾变导致土壤微团聚体显著减少、养

分转换异常、酸类等自毒物质大量积累、土传病虫

毒害加剧、植物生长失调、根际微生物群落受破坏

等。根际微生物组施用于连作障碍土壤，能有效在

作物根际形成物理和生物屏障抵御病虫害；通过招

募特定微生物改良土壤的透气性和疏水性、降解或

转化有毒有机物与重金属；通过菌丝或代谢产物促

进植株生长、提高作物风味、品质和产量等 [1，4，8，29]。

笔者分别从微生物改良土壤、抵御土传病虫害、调

节植物生长、降解化感物质、调节根际微生物群落

健康、修复盐碱地及降解农药残留等方面阐述根际

微生物组修复土壤连作障碍的机制（图 1）。

2.1.1 固化养分与改良土壤 根际微生物组可以

将大气中的氮固定，转化成植物易吸收和有效利用

的氨态氮，与此同时将不溶或难溶的大分子有机磷

和钾矿化为易溶解与吸收的无机磷和钾或分解为

有机小分子物质，供植物吸收，从而达到改良土壤

的目的。固氮微生物作为一大类被广泛报道的根

际促生菌，通过 nifDK 编码的钼铁蛋白、nifH 编码

的铁蛋白和固氮酶等，在 ATP 和电子的参与下，空

气中 N2 的三价键被破坏，将其还原为 NH3 和

H2
[35- 36]。谢显秋 [37]研究发现，固氮菌株（Klebsiella

variicola）DX120E 不仅通过活化土壤养分有效改

善甘蔗根际土壤环境，还可以调控甘蔗氨基酸代谢

通路促进生长。而假单胞菌（Pseudomonas sp.）和青

图 1 根际微生物组修复土壤连作障碍机制

Fig. 1 Mechanism of rhizosphere microbiome repairing soil continuous cropping obstacle
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霉菌（Penicillium aurantiogriseum）通过 NH4
+同化或

呼吸作用释放质子 H+，促进羟基磷灰石和磷酸氢钙

磷酸盐溶解产生 CO2，从而降低土壤 pH[38]。此外，

微生物分泌的胞外多糖、无机酸、有机酸和水解酶

等可以螯合土壤中的钙、铁、锌、铝等金属离子，直

接或间接地溶解磷酸盐[39-40]。解钾菌产生的有机酸

通过释放 H+或质子后，能与金属阳离子形成络合

物，降低土壤 pH，提高 K+的溶解度。马娜等[41]试验

表明，解钾细菌不仅能有效提高土壤中的氮、磷、钾

等养分转化强度，还能产生某些物质促进马铃薯生

长。研究表明，硅酸盐细菌（silicate bacteria）NBT

通过产生多种氨基酸、草酸和柠檬酸等有机酸提高

分解钾长石的能力[42]。此外，史静静等[43]研究表明，

解钾细菌不仅具有解钾和溶磷的能力，促进钾盐物

质溶解，还可以形成铁载体和分泌吲哚乙酸，显著

提高作物根系活力和干物质质量。

根际微生物组利用微生物自身生长和代谢活

动分泌酸类及各种水解酶，通过降解土壤中植株残

体、畜禽粪便等释放养分及形成新的易吸收的小分

子物质，提高土壤肥力和活力[1]。在改善土壤团粒

及疏松土壤方面，微生物通过细胞、微菌落、生物

膜、糖类代谢物等与土壤单粒粘连结合形成稳定的

微团聚体，微团聚体又和真菌菌丝及其分泌物黏附

在一起形成大团聚体，增加了土壤颗粒间的内聚

力，从微观上迅速改良土壤团粒结构比例，降低土

壤容重，增大土壤透气性和保水性[44]。

2.1.2 抵御土传病虫害 植物土传病虫害是植物

健康生长的一大障碍，克服这一障碍对植物健康至

关重要。对某些病原体具有抗性的甜菜、辣椒、茄

子等地块土壤进行取样分析可知，土壤中存在各种

天然功能微生物，可联合抵御病原真菌和细菌对寄

主植物的侵染[45]。这些微生物可以通过抢占生存或

营养位点、拮抗、溶菌、寄生、毒杀及诱导作物系统

抗性等途径抑制病原菌。哈茨木霉菌（Trichoderma

harzianum）、摩西球囊霉菌（Glomus mosseae）等根

际生防真菌一方面通过菌丝侵染植物侧根内短细

胞，形成假根，摄取环境中营养，抑制尖孢镰刀菌的

定殖和菌丝生长；另一方面通过空间位点和营养竞

争可以在植物周围迅速扩展生长，形成一定保护屏

障，隔断病原菌对植株体入侵，从而抑制尖孢镰刀

菌定殖及侵染寄主植物[46-48]。非致病型尖孢镰刀菌

（non-pathogenic Fusarium oxysporum）Fo 47 会抢夺

致病型尖孢镰刀菌（Fusarium oxysporum）的生存位

点和养分，干扰致病菌菌丝生长和孢子萌发；通过

竞争根系感染空间位点，诱导植株产生过敏性反应

和系统抗性，增强植株抗病能力[49-50]。根结线虫的

天敌淡紫紫孢菌（Purpureocillium lilacinum）不仅可

以利用物理机械压力、胞外水解酶等穿透和降解根

结线虫卵壳、表皮，还通过产生白灰制菌素、醋酸等

毒杀线虫幼虫[51]。解淀粉芽孢杆菌（Bacillus amylo-

liquefacien）通过产生嗜铁素、胞外酶（如蛋白酶和果

胶酶）及其他次生代谢物抑制病原菌的生长[52]。此

外，放线菌（Actinobacteria）产生的抗生素如链霉素、

土霉素、四环素、阿维菌素、多杀菌素等已在生产中

广泛使用，但抗性机制还有待深入研究[53]。

2.1.3 调节植物生长 根际微生物组可以直接提

高植物对营养物质的吸收能力，或间接分泌生长

素、糖类、氨基酸等物质促进植物生长和产量提

高。丛枝菌根真菌（arbuscular mycorrhizal fungi，

AMF）通过根外密集庞大的菌丝网络帮助植物根部

扩大和提高养分吸收的范围与能力，进而促进植物

健康生长 [54]。固氮螺菌（Azosprillum sp.）利用产生

的生长素、脱落酸、赤霉素和细胞分裂素等激素增

强植株抗逆性，促进植株生长发育，并抑制病原菌

繁殖生长[55]。姜焕焕等[56]研究表明，一些菌株通过

合 成 1- 氨 基 环 丙 烷 - 1- 羧 酸（l- aminocyclopro-

pane-l-carboxylate，ACC）脱氨酶降解 ACC，抑制乙

烯的产生，延缓植株衰老或促进生长。伯克霍尔德

氏菌（Burkholderia anthina）通过生物固氮及产生嗜

铁素、几丁质酶和吲哚乙酸等调控植物根系构型，

促进作物幼苗叶绿素积累和根系活力提高[57]。相关

微生物产生的挥发性物质（二甲基二硫、丁二醇、乙

偶姻、十六烷基二甲基叔胺）通过调控与植物内源

生长素运输相关的基因及多种信号途径促进作物

生长和根系发育[58-59]。此外，根际接种有益微生物，

通过代谢产物驱动或招募有益功能微生物菌群，构

建功能型微生物组，改变土壤微生物群落的结构和

组成，进而促进植物生长[60]。陈丁绫等[61]研究表明，

含橘绿木霉和长枝木霉的复合生物有机肥可显著

促进哈密瓜生长发育，其作用机制包括提高土壤肥

力和微生物群落多样性，以及促进有益菌的生长繁

殖。但是根际微生物菌群种类众多，许多微生物调

控植物生长发育的功能仍待进一步挖掘。

2.1.4 降解化感物质 阿魏酸、香草酸、原茶儿酸

等酚酸是瓜菜连作产生的主要化感物质，是连作障

碍灾变加剧的主导因子。Chen 等[62]研究发现，假单

胞菌目和伯克霍尔德氏菌目及其他有益微生物类

群数量、密度及丰度减少是导致根际微生物种群动
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态平衡规律失调、土壤连作障碍加剧的重要因素。

据报道，恶臭假单胞菌（Pseudomonas putida）V-5 可

以有效降解多种酚酸，例如对香草酸降解率为

99.93%、对羟基苯甲酸降解率为 99.85%、对苯甲酸

降解率为 98.69%[63]。该菌通过非氧化脱羧酶催化，

从阿魏酸侧链上消去 1 个碳形成 4-羟基-3-甲氧基

苯乙烯或从阿魏酸侧链上消去 2 个碳生成香草醛 2

种反应途径进行阿魏酸降解[64]。鞘脂菌（Sphingobi-

um sp.）SYK-6 也通过相似途径降解阿魏酸生成香

草酸，然后进一步降解，并鉴定了鞘脂菌 SYK-6 的

阿魏酰辅酶 A 合成酶基因（ferA）和阿魏酰辅酶 A

水合酶/裂解酶基因（ferB）[65]。真菌中黑曲霉（As-

pergillus niger）[66]、白腐真菌黄孢原毛平革菌（Pha-

nerochaete chrysosporium）[67]、哈茨木霉（Trichoder-

ma harzianum）[68]、大型真菌平菇（Pleurotus ostrea-

tus）[69]、放线菌橄榄色链霉菌（Streptomyces olivo-

chromogenes）[70-71]等对大多数酸类均有显著的降解

作用。其中黑曲霉（A. niger）在 96 h 内可以 100%

降解原儿茶酸和没食子酸，橄榄色链霉菌（S. olivo-

chromogenes）24 d 可将土壤中的阿魏酸完全降

解[65，71]。这些菌株的发现丰富了降解酚酸类化感物

质的微生物资源，但当前对许多菌的认识还不充

分，尚未揭示其降解途径、代谢基因和调控机制。

2.1.5 驱动微生物群落动态平衡 土壤微生物调

节土壤养分循环与植物生产力，尤其在根际微环境

中发挥着重要作用，维护着土壤健康。植株根系通

过自身或接种有益微生物菌产生氨基酸、糖类、生

长因子、维生素和有机酸等代谢物招募有益的根际

微生物菌群直接或间接地缓解土壤连作障碍。

Yang 等[72]揭示了土壤中气微菌（Aeromicrobium）、假

红游动菌（Pseudorhodoplanes）、考克氏菌（Kocuria）

和毛壳菌（Chaetomium）等显著抑制黄瓜枯萎病的

发生。木霉菌（Trichoderma harzianum）通过分泌酸

类、糖类和氨基酸类等物质吸引土壤中的放线菌和

细菌，改善土壤理化性质，降低尖孢镰刀菌的数量，

但作物根际接种木霉菌的种类不同，产生的代谢物

质不同，进而招募的根际有益微生物菌群种类、种

群密度、结构和丰度等存在显著差异 [73]。王艳宇

等[74]研究发现，耐盐促生菌能招募根际微生物群，提

高绿豆根际微生物物种丰富度和多样性，并促进有

益菌群快速繁殖和生长。谭海霞等[75]研究表明，施

用微生物菌剂的蒲公英根际微生物种类显著变化，

其中细菌的种类达到 26 门 74 属 418 种，真菌的种

类为 10 门 30 属 371 种；在群落结构方面，施用土

壤修复菌剂增加了被孢霉门、酸杆菌门等有益菌群

的相对丰度，降低了变形菌门、芽单孢菌门的种类

和丰度。根际微生物组招募微生物受种植制度、植

物、土壤、气候、连作年限等多种因素的影响，当前

根际土壤微生物招募有益微生物的机制尚需进一

步研究。

2.1.6 修复盐碱地 微生物能够通过多重手段协

助作物恢复在盐胁迫条件下的生长。许多耐盐微

生物自身能吸引 Na+聚集，或通过细胞内容物增大

细胞渗透压，进而在高盐环境中生存及繁殖。芽孢

杆菌（Bacillus）是微生物肥料应用较广泛的微生物

类群之一，能够在高浓度 NaCl 条件下保证向日葵

的生长，该类群耐受较高的盐浓度并且可以在胁迫

条件下形成耐逆性极强的芽孢，从而使芽孢杆菌制

品具有较高的田间存活率和较长的产品货架期[76]。

根际微生物还可以通过调节植物激素浓度、抗氧化

活性物质、胞外多糖及挥发性化合物等调控植物在

盐胁迫条件下的生长。肠杆菌（Enterobacter cloa-

cae）HSNJ4 对油菜的耐盐能力主要体现在可以调

节植物在盐胁迫下的生长素和乙烯信号转导，解除

逆境下植物由生长-抗逆失衡导致的生长抑制信号，

从而增强油菜的耐盐能力[77]。郑娜等[78]研究表明，

根际微生物菌株可以通过诱导植物合成过氧化物

酶、生物碱、胡萝卜素、脯氨酸等减轻植株体内活性

氧积累带来的损伤，提高植物对盐胁迫的抗性。此

外，根际微生物组还可以在分解有机质形成新的腐

殖质时，产生大量丁酸和己酸及其他多种有机酸，

降低 pH。土壤中微生物之间关系复杂，下一步将

对高效耐盐微生物进行全基因组测序和功能验证，

旨在揭示其作用机制，探究代谢调控规律及基因的

交互表达过程与分子调控机制，为构建高效的耐盐

碱根际微生物组或研发微生物肥料奠定基础。

2.1.7 降解农药残留 农药防治是现代农业的重

要组成部分，然而农药本身具有一定的毒性、持久

性和迁移性，这些特性对人类、动植物健康及居住

环境产生不利影响。常见的土壤农药污染源主要

包括重金属、有机氯、有机磷、有机氮农药及抗生

素等。根际微生物组对农药的降解主要通过自

身代谢活动及转移和转化土壤中的农药污染。鞘

脂菌（Sphingobium lucknowense）F2 对污染浓度（w，

后同）为 5 mg·g-1 的有机氯农药六氯环已烷降解率

达到 65% [79]。鞘氨醇单胞菌（Sphingomonas sp. ）

Dsp-2 接种土壤 30 d 后，对有机磷农药毒死蜱降解

率达 98% [80]，假单胞菌（Pseudomonas spp. ）GA07、

杨 凡，等：根际微生物组修复土壤污染研究进展
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GA09 和 GC04 可以通过氧化还原酶降解草甘膦农

药 [81]。褐腐菌（Meruliporia incrassata）和哈茨木霉

菌（Trichoderma harzianum）对戊唑醇的降解主要通

过裂解三唑环使叔丁基氧化形成酯，从而使戊唑醇

降解为无毒产物，其中微球菌（M. incrassate）对戊唑

醇降解率达 70.2% [82]。链霉菌（Streptomyces sp. ）

D16 和放线菌北里孢菌（Kitasatospora sp.）A1 菌株

通过氧化种菌唑异丙基和环戊烷的甲基及亚甲基

碳原子，从而对种菌唑降解[83]。Satapute 等[84]从铜绿

假单胞菌（Pseudomonas aeruginosa）PS-4 中扩增出

了降解丙环唑的关键酶 CYP P450 基因，并指出丙

环唑在 CYP P450 作用下形成 2，4- 二氯苯甲酸和

1-氯苯两种代谢产物。此外，白腐菌（Trametes ver-

sicolor）等许多微生物可以通过氧化还原、脱卤、酯

解、基团转移等方式降解和消除四环素类抗生

素[85]。当前对许多微生物降解农药的关键基因、酶

及代谢途径等机制仍不清楚，还有待进一步深入研究。

2.2 根际微生物组修复土壤有机物污染机制

微生物可以利用多环芳烃等有机物作为碳源

或能源，通过氧化、还原、加氢、脱水等一系列的复

杂反应将大分子有机物分解成可以吸收的小分子

物质，最终分解成 CO2 和 H2O 等。对环及杂环芳

烃、木质素等有强降解作用的白腐真菌（Phanero-

chaete chrysosporium）就是利用自身合成分泌的血

红素氧化酶、木质素氧化酶等降解有机物，当温度

为 50~60 ℃、pH 为 3.0~4.0 时，白腐真菌对多环芳

烃降解率在 50%以上[86]。除真菌外，以柴油为碳源

的根际降解细菌假交替单胞菌（Pseudoalteromon-

as）NJ276 和科尔韦尔氏菌（Colwellia）NJ341 对石

油烃具有显著的降解效果[87]。此外，有机物污染物

参与根际微生物代谢活动，从而被降解。李政等[88]

研究表明，在多种多环芳烃共代谢过程中，多种混

合微生物能够发挥协同作用，快速且完全地降解

芴、菲，并且能促进芘快速降解，同时有效去除芘、

芴和菲的代谢产物。目前微生物降解有机物特别

是多环芳烃类的研究并不深入，严重缺乏微生物群

体协同代谢方面的认识，相关机制阐明仅立足于理

论和假设研究，还有待进一步探索。

2.3 根际微生物组修复土壤重金属污染机制

微生物可以通过胞吞转运、吸收吸附、沉淀固

定、氧化还原、离子交换、络合配位、生物积累等多

种方式对铅、铬、镉、汞、铜、镍等土壤重金属进行转

移、转化和修复。枯草芽孢杆菌（Bacillus subtilis）

DBM 通过生物膜、细胞方式对铅进行生物吸收吸

附，从而使铅累积沉淀在生物膜及细胞中[89]。丛枝

菌根真菌吸收重金属的方式主要包括菌丝直接吸

收和固持、氧化还原、重金属离子形成螯合物和改

变根际微环境促进植物吸收等多种方式[90]。巨大芽

孢杆菌（Bacillus megatherium）和胶质芽孢杆菌（Ba-

cillus mucilaginosus）通过分泌柠檬酸、草酸等有机

酸对重金属有一定的氧化、生物降解及络合等作

用，同时增强了作物对 Cd 的吸收能力[91]。此外，微

生物菌株还可以通过将 Cr6+还原 Cr3+、无机汞和有

机汞被还原或转化为元素汞、砷甲基化等，降低重

金属的迁移性、毒性及活性[92]。微生物修复污染土

壤的重金属受重金属种类、浓度、pH、温度等的影

响，以后应加强高效菌株筛选和改造，构建协同互

补的复合根际微生物组。

3 微生物修复土壤污染技术

微生物修复技术是指在人为条件下，利用特定

功能微生物单一菌株或复合菌株的生命代谢活动

来降解、转化及去除土壤中的污染物。微生物修复

技术是一个整体复杂、协同互补、多维耦合的过

程。微生物修复土壤污染技术有不同的分类方法，

除了经典的原位修复和异位修复分类外，还能从技

术原理划分为生物刺激和生物强化两大类型，从使

用对象分为微生物修复和微生物与植物/动物等多

种联合修复。利用基因组学、分子微生物学、生态

学等多学科特点，从菌株特性、功能及使用效果等

多方面将微生物修复技术分为微生物表面强化技

术、微生物组构建修复技术和多维耦合技术。

3.1 微生物表面强化修复技术

利用转基因和 T-DNA 插入等基因工程技术将

氧化还原酶、抗重金属、水解酶、铁载体等特定物质

转入到微生物菌株中，构建高效强化修复土壤污染

的菌株。将表面展示融合蛋白质基因转入微生物

菌株中构建具有更强镉吸收能力的恶臭假单胞菌

（Pseudomonas putida）X4-1，其镉离子最大吸附量为

12.5 mg，比原始菌株吸收镉离子能力提高了 3

倍[93]。此外，利用不同载体将微生物固定在某一个

区域中优势生长繁殖并产生生物膜，屏蔽外界不利

因素和土著菌恶性竞争的侵害，使环境总生物量增

加，促使疏水性有毒化合物的高效代谢。田雨[94]研

究表明，用生物炭固定有益微生物时，可以有效降

解 97%以上的氯吡硫磷（毒死蜱），其防效显著优于

游离微生物。当前需对不同微生物被膜形成机制

及固定化载体特性进行深入研究。

·· 6
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3.2 微生物菌群强化技术

以秸秆、畜禽粪便、页岩土、菇渣、活性污泥等

为载体扩繁单一菌株或复合菌株，构建稳定长效的

核心微生物组，利用优势菌种或菌群抢占竞争有力

的生态或营养位点，可达到快速定殖和生长的目

的。在瓜菜类作物中，通过构建核心微生物组，可

有效抑制枯萎病菌等有害菌，同时为有益菌的定殖

和生长提供菌源基数[95]。定期向土壤中添加微生物

需要的碳氮源等营养物质提升土著菌群或投入菌

群的活跃性，通过功能菌自身的生长与代谢途径，

降解、转化或转移土壤污染物[96]。此外，将微生物菌

剂、污染土壤与固体废弃物按照一定的比例混合堆

置，利用有氧呼吸促进微生物菌株快速生长与繁

殖，借助微生物代谢活动降解、分解土壤有机物，转

化成利于植物吸收的营养物质[97]。值得注意的是，

投菌前，需要了解和掌握添加微生物和土著微生物

群之间的生长特性，防止菌群之间互相对抗、抑制

等，以免降低微生物修复污染土壤的效果。

3.3 多维耦合调控技术

利用微生物、植物、动物等生物修复方法结合

化学和物理修复方法构建的复合体系共同耦合调

控降解土壤污染物，是当前微生物修复土壤污染技

术研究的新领域。在紫花苜蓿根际接种菌根真菌

和专性降解菌群，耦合作用不仅增加了根际微生物

种类和丰度、土壤酶活性，且多环芳烃的降解率是

只种植紫花苜蓿的 3 倍[98]。黄化刚[99]研究表明，通

过微生物菌剂、外源阳离子（K+、Ca2+、Na+、NH4
+ ）及

茶籽饼粕、蚯蚓堆肥等有机废弃物的协同作用，显

著增强了东南景天和蓖麻对重金属-有机氯农药复

合污染土壤的修复能力，土壤微生物生物量碳含量

和多种土壤酶活性均有明显提高。通过多种修复

技术的互补，建立多维耦合技术修复土壤污染的效

果会优于单一某种修复技术。但是当前植物、动

物、土壤与微生物群落内部交互关系的研究不够深

入，还有待进一步挖掘。

4 微生物组在农业生产中的应用

4.1 种子包衣

种子包衣是一种高效、新兴的种子处理技术。

微生物种子包衣作为一种能够显著提高作物产量、

经济效益和促进农业可持续发展的革新性技术逐

渐替代传统的农业技术。研究表明，通过种子包衣

将有益微生物应用于作物后可促进种子萌发、植物

生长、提高产量和营养价值。当前种子包衣广泛应

用于黄瓜、番茄、小麦等蔬菜和大田作物。De-Gre-

gorio 等[100]用纳米纤维固定化细菌包衣大豆种子，不

仅提高了大豆的发芽率，并且显著促进大豆生长。

丛枝菌根真菌（AMF）的种子包衣不仅可以促进植

物对养分的吸收与生长，还可以有效减少化肥和杀

虫剂的使用[101]。此外，接种哈茨木霉（Trichoderma

harzianum）的包衣种子可在低温下贮存至少 6 个

月，且出苗率比未使用种子包衣的对照提高 50%以

上，壮苗指数显著提高，同时增强了抗枯萎病和根

腐病的能力[102]。有益微生物菌剂能增强植物遭受

多种逆境胁迫的抵抗能力，因此选择能够赋予植物

宿主耐受性的微生物菌株是种子包衣制作优良的

关键。

4.2 微生物菌肥

施用微生物菌肥能有效改良土壤并提高肥力，

同时降低作物因病原体造成的产量损失，有效缓解

土壤微生物菌群失衡的障碍，为作物生长营造适宜

的土壤环境，从而提高产量和品质。施用微生物菌

肥可以显著改善次生盐渍化土壤团聚体比例、微生

物量、养分含量和 pH，降低土壤重金属或其他有机

污染物的含量，促进植株生长等[103]。李倩等[104]研究

表明，微生物菌肥的施用可以招募或丰富作物根际

功能菌的种类、数量和丰度，提高多数土壤酶活性，

有效抑制或防治烟草土传病害。此外，微生物菌肥

的施用，可以显著提高辣椒产量及果实可溶性固形

物和维生素 C 含量，延长果实的采收期和挂果期

等[105]。目前微生物菌肥在施用过程中存在产品效

果不稳定的问题，这与微生物肥料应用的制约因素

和微生物作用机制的认识不够深入有关。利用合

成生物学技术提高微生物菌种定殖存活率及田间

的应用效果稳定性是未来研究的热点。

4.3 废弃物发酵腐熟

通过在农业有机废弃物中添加根际微生物组

群发酵腐熟有机肥，释放有机质和养分供作物吸

收，是当前处理有机废弃物最经济有效的措施。廖

宏娟等[106]利用微生物菌剂发酵小麦秸秆，不仅实现

了小麦秸秆的资源化循环利用，降低了成本，同时

能显著抑制多种土传病虫害的发生。此外，秸秆发

酵腐熟物作为栽培育苗基质可以部分代替常规草

炭，节约成本，保护生态环境。以园林废弃物或农

作物秸秆发酵腐熟产品替代部分泥炭培育蔬菜种

苗，不仅降低了成本、团棵效果好、更加适合远距离

运输和机械化移栽，而且培育的种苗壮苗指数更

杨 凡，等：根际微生物组修复土壤污染研究进展
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高，商品苗一致性好 [107]。下一步在堆肥发酵过程

中，需要加强微生物菌群功能和时空演变规律的解

析，揭示微生物间的协同作用机制及影响因子。

5 展 望

微生物修复污染土壤是新质生产力的重要体

现，是提升地力、促进农业可持续发展的基础，是树

立大食物观及保障中国粮食安全的必由之路。根

际微生物组通过不同功能作用的微生物竞争和合

作的方式，调整群落构成，共同完成土壤修复。在

土壤修复过程中，微生物不作为个体存在，而是作

为动态变化的整体，行为受到相互影响，并可能在

作用过程中改变菌株的表型。

（1）高效微生物菌株选育及改良。针对瓜菜种

植中常见的重金属污染、连作障碍引发的土壤毒素

积累、农药残留等不同类型污染土壤，应用微生物

学、分子生物学、土壤微生物学和基因工程及高通

量测序等手段筛选与培养出适应性广、污染物耐受

性强、去除率高、生物量大的微生物菌株。从基因

水平、mRNA 表达、蛋白组和代谢组等方面阐明微

生物菌株的耐受及降解多种污染物的高效修复机

制，尤其是微生物细胞表面技术、胞外酶及信号转

导的研究，为菌株适配瓜菜根际等作物微环境提供

理论支撑。通过转基因、分子克隆、分子编辑等引

入优良基因或人工基因簇构建基因工程菌，增加目

标代谢物的合成或调控特定的代谢途径，从而使菌

株修复污染物功能最大化。未来可进一步针对西

瓜、番茄、黄瓜、生菜等主流瓜菜的品种特性，选育

“品种特异性”功能菌株，实现污染土壤修复与瓜菜

品种适配的精准化。

（2）微生物组构建及优化。系统地研究瓜菜等

作物土壤中特征污染物在生物体内的代谢转化机

制，将不同的微生物菌种组合在一起，优化功能菌

群，形成具有广泛修复能力且适配瓜菜生长的微生

物群。利用宏基因组、转录组和代谢组等多组学技

术，揭示根际微生物群落及各菌种的生物、生态学

特征与功能之间的关系，挖掘优势菌群，阐明菌株

的时空演化规律。进一步加强微生物-作物-介质三

者的耦合协同研究，开发微生物新组合或产品，实现

菌株功能“叠加与互补”。未来有望通过定制化菌群

产品，解决瓜菜产业中重茬减产、品质下降等核心痛

点，推动设施及露地瓜菜的绿色可持续种植。

（3）产品安全性评估。外来微生物与土著微生

物适应共存是微生物菌剂产品研发无法避免的一

个问题。需要深入评估外来微生物介入对整个根

际群落动态平衡或微生态系统稳定性的影响。此

外，微生物制剂的种类选择、施用、贮运等不科学操

作会限制微生物菌剂及产品的功效，特别是微生物

制剂加工和使用过程中需要专业的设备和严格的

温湿度条件。因此，未来需建立瓜菜相关微生物菌

剂的全链条安全评估标准，涵盖菌株致病性筛查、

环境归趋分析、产品货架期稳定性检测等，同时配

套标准化施用技术规程，确保菌剂在瓜菜生产中既

高效发挥作用，又保障农产品质量安全，为瓜菜产

业绿色转型提供可靠支撑。
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