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构建根际合成微生物菌群促进作物养分高效吸收利用

郑雷，郑棋腾，张天骄，段鲲，张瑞福

（南京农业大学资源与环境科学学院，江苏 南京 210095）

摘要：现代农业发展正面临养分利用效率低下和环境负担持续加剧的双重挑战。近年研究表明，根际微生物组

（rhizosphere microbiome） 作为植物的“第二基因组”，通过调控土壤氮、磷、铁等关键养分的生物地球化学循环，

在植物高效获取养分过程中发挥核心驱动作用。合成生物学 （synthetic biology） 的快速发展为根际微生物组的精

准解析与功能设计提供了创新性工具，通过模块化基因编辑、人工群落构建及宿主-微生物互作调控等策略显著

提升植物养分利用效率，为突破传统农业依赖化肥、缓解资源浪费和环境压力提供全新的技术途径。本文系统综

述了合成生物学驱动下根际微生物组工程在植物养分高效利用领域的研究进展，重点包括根际微生物组参与土壤

养分循环的作用机制解析，合成生物学工具在单菌功能强化，群落协同调控、宿主-微生物互作优化等方面的关

键作用以及当前技术发展中面临的微生物组复杂性限制、工程菌田间定植稳定性不足、跨作物普适性受限和潜在

生态安全风险等诸多瓶颈。并展望了合成微生物组在可持续农业发展中的应用潜力，未来通过定向功能设计、智

能响应系统构建及“植物-微生物-环境”协同调控，有望实现作物养分利用效率与可持续生产力的显著提升，从

而为推动农业绿色转型提供关键科学技术支撑。
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Engineering rhizosphere synthetic microbial communities to enhance crop 
nutrient use efficiency

ZHENG Lei，ZHENG Qiteng，ZHANG Tianjiao，DUAN Kun，ZHANG Ruifu
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Jiangsu， China）

Abstract: Modern agriculture confronts the dual challenge of suboptimal nutrient use efficiency (NUE) and the 

escalating chain of environmental burdens. These include increased greenhouse gas emissions, widespread soil 

degradation, and rising water eutrophication due to excessive fertilizer runoff. In this context, the rhizosphere 

microbiome, an indispensable symbiotic partner to plants throughout their life cycle, has been shown to critically 
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regulate the transformation, mobilization, and supply of key soil nutrients. This occurs through core ecological 

mechanisms such as associative nitrogen fixation (e.g., performed by genera including Azospirillum), organic acid 

secretion-mediated dissolution of insoluble phosphorus (as commonly observed in Pseudomonas), and siderophore-

chelated iron mobilization, which enhance nutrient accessibility for plant uptake. Recent breakthroughs in synthetic 

biology have significantly advanced the engineering of stable and efficient Synthetic Microbial Communities 

(SynComs), propelling this approach into a burgeoning frontier of agricultural biotechnology. SynComs integrate 

functionally diverse microbial strains to overcome well-documented limitations of single-strain inoculants, such as 

inconsistent performance and low resilience under field conditions. These designed communities form more stable and 

robust functional modules within the rhizosphere, leading to improved nutrient cycling and root system health. Beyond 

their application as agronomic biofertilizers, SynComs also serve as a powerful toolset for deciphering complex 

microbe-microbe interactions and elucidating synergistic mechanisms between microorganisms and host plants. 

Despite the considerable promise of SynComs technology, several critical barriers impede its real-world deployment. 

These include poor colonization stability of artificially constructed communities, limited environmental adaptability 
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across varying agroecosystems with divergent soil properties and climatic conditions, and an insufficient mechanistic 

understanding of multi-trophic plant-microbe interactions. Additionally, commercialization faces further challenges due 

to prohibitive costs linked to large-scale production, formulation, and field application, as well as undefined long-term 

ecological risks such as potential disruption of native microbial communities or horizontal gene transfer. To realize the 

full potential of SynComs, coordinated multidisciplinary efforts are essential. Research should focus on engineering 

adaptively intelligent consortia capable of responding to dynamic environmental conditions, creating field-applicable 

tools for real-time monitoring and precision regulation, advancing scalable deployment strategies amenable to existing 

farming systems, and establishing rigorous ecological risk assessment protocols. An in-depth understanding of 

rhizosphere microbiome functions, coupled with the active development of SynCom technologies, represents a pivotal 

opportunity to address pressing agricultural nutrient management challenges. Such advances can significantly reduce 

inputs of synthetic fertilizers while enhancing nutrient use efficiency, ultimately promoting a transition toward resource-

efficient and ecologically sustainable agricultural systems. Collectively, these efforts posses theoretical value and 

substantial industrial potential.

Keywords: rhizosphere microbiome; synthetic biology; nutrient absorption and utilization; gene editing technology; 

synthetic microbial community

氮（N）、磷（P）等大量元素与铁（Fe）等

微量元素是植物生长发育过程不可或缺的营养

组分。植物获取土壤养分依赖于多种机制的协

同作用，主要途径包括：①根系直接吸收土

壤矿质养分；②与丛枝菌根真菌 （arbuscular 

mycorrhizal fungi， AMF）、 根 瘤 菌 （Rhizobium 

spp.）等共生微生物建立互作关系，间接促进养

分吸收［1-3］。在长期共进化过程中，植物与其根

际微生物组形成了紧密的互惠关系。一方面，

植物通过向根际环境释放根系分泌物（如糖类、

有机酸、黄酮类化合物）及挥发性有机化合物

（VOC）特异性招募有益微生物类群，从而精准

塑造其根际微生物群落结构［4-7］；另一方面，微

生物则通过直接营养供给（生物固氮、溶磷解

钾）或间接生理调控（合成植物激素、调控根

系构型、抑制病原菌、增强非生物胁迫抗性）

促进植物生长发育［8］。尤为重要的是，根际微

生物组通过驱动土壤养分循环、增强植物养分

吸收以及调节植物激素信号转导和营养代谢相

关基因表达等过程系统性调控植物养分吸收利

用效率［9-10］。因此，高效利用植物 -微生物组间

的有益互作、改善作物养分供给是实现农业系

统精准养分管理的关键策略。

自 21世纪初宏基因组学技术兴起以来，  大量

研究揭示根际微生物组广泛存在与养分利用、植

物激素合成以及抗生物与非生物胁迫相关的功能

特征［11］，包括通过固氮、溶磷等功能高效活化土

壤中的难溶性养分，提高植物氮磷利用效率［12-13］。

宏基因组学等技术的发展不仅揭示了根际微生物

组的功能特征，更重要的是提供了分析与改造微

生物组的能力，由此催生出“根际微生物组工程”

概念，旨在通过定向干预根际微生态系统实现作

物提质增产。然而，传统微生物接种剂常受到土

壤微生物群落竞争及难以适应复杂的非生物环境

（如 pH、盐度等）的双重制约［14-16］，导致其定植稳

定性不足，难以满足农业实践需求，合成生物技

术的突破性进展为此带来了希望。一方面 ，

CRISPR-Cas基因编辑技术使目标菌株的精准改造

成为可能。早在 2013年，研究人员首次在大肠杆

菌中验证了 CRISPR-Cas9 具备对基因组进行靶向

切割的能力，并且能够通过 λ-Red蛋白的修复作用

在宿主中引入突变［17］。此后，CRISPR基因编辑技

术被广泛用于不同微生物的改造与优化。另一方

面，构建合成微生物群落（SynComs）可协调多菌

种协作，具有更广泛的功能以及更高的稳定

性［18-20］。Wang等［21］将固氮菌、解磷菌、溶钾菌和

吲哚乙酸产生菌进行组合，显著提高了土壤中速

效氮、磷和钾的含量，有效促进了小麦对氮、磷、
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钾的吸收和生长。

尽管当前在利用合成生物学驱动根际微生物

组提高作物养分吸收方面已取得一定成果，但仍

存在诸多问题亟待解决。本综述旨在系统阐述合

成生物学如何通过精准设计、功能强化和智能调

控突破自然微生物的功能局限，构建高效“微生

物 -植物”养分循环系统；分析当前技术面临的

底盘适配、群落互作及田间稳定性等瓶颈问题；

探讨工程微生物的生态安全挑战与监管框架；展

望其在减少化肥依赖、实现绿色农业中的应用前

景，为农业可持续发展提供理论支持和技术

路线。

1 根际微生物组在作物养分利用中的
作用

在粮食安全与人口增长的双重压力下，土壤

养分有效性低已成为制约农业生产最显著的挑战

之一。一方面，氮素的生物地球化学循环活跃，

通过硝态氮的淋失、铵态氮的挥发以及反硝化作

用途径造成其持续损失［22］；磷作为沉积性元素在

土壤中易与铁、铝或钙离子结合形成难溶性化合

物，迁移能力弱，难以被作物吸收利用［23］；铁有

效性则强烈依赖于土壤 pH和氧化还原电位，在中

性或碱性土壤中常以溶解度极低的氧化物或氢氧

化物形态存在，从而限制植物吸收［24］。另一方面，

为追求高产而过度依赖化肥，进一步引发土壤板

结、酸化及水体富营养化等环境问题，削弱农业

生态系统的可持续性与稳定性［25］。因此，解决土

壤养分匮乏问题必须在提高作物产量与维护生态

环境之间寻求平衡，推动农业生产向资源高效与

环境友好型转变。

根际微生物组作为植物的“第二基因组”，通

过功能基因调控与植物形成复杂的互作网络，成

为提升植物养分吸收利用效率的核心驱动力［26］。

一方面，根际微生物通过分泌特定酶类或代谢产

物，将土壤中难溶性或有机态养分转化为植物易

利用的无机态或小分子形态［27-31］。另一方面，根际

微生物通过分泌小分子信号物质调控植物基因表

达和生理功能从而影响植物对养分的吸收利

用［32-33］。根际微生物介导作物养分吸收过程如图 1

所示。

1.1 根际微生物组提高根际氮、磷、铁有效性的主

要机制

在氮素稳态调控中，根际微生物通过固氮、

氨化、硝化、反硝化以及氨氧化等作用维持根际

氮素形态的动态平衡，将根际氮素维持在 NH4
+/

NO3
-的最适比例，保证植物不同生长阶段的最佳氮

需求，并防止氮缺乏或过量造成的损伤［34］。Cheng

等［35］通过宏基因组分析发现根际核心微生物群由

278 个系统发育保守的微生物分类单元 （如

Pseudomonas、Bradyrhizobium 等）组成，其功能

基因主要富集于固氮（nifHDK）、硝化（amoABC）

和反硝化（nosZ、nirS）等氮代谢过程。固氮微生

物通过 nif基因编码的固氮酶在厌氧或微好氧条件

下将惰性 N₂还原为植物可利用的 NH4
+，直接为植

物提供氮源［36］。其中，最有效的固氮过程包括豆

科植物-根瘤菌共生形成根瘤［37］。此外，广泛存在

于谷类作物根际的蓝细菌（Cyanobacterium）、固氮

弧菌属（Azoarcus spp.）、草螺菌属（Herbaspirillum 

spp.）和固氮螺菌属（Azospirillum spp.）可与植物

建立松散的固氮关系，但不形成根瘤结构［38-41］。这

类非共生固氮的效率通常低于共生固氮，但它对

宿主的依赖性也较低，在低肥力土壤中发挥着重

要作用［42］。玉米茎木质部招募了以 γ 变形菌

（Gammaproteobacteria）为主高度保守的微生物类

群，这些微生物具有大量的固氮酶基因（nifH），

并增强玉米中的氮积累［43］。研究人员发现生长在

墨西哥地区氮缺乏土壤中的土著玉米品种（Sierra 

Mixe）具有气生根，其分泌含碳水化合物的黏液

招募固氮细菌，贡献了 29%～82% 的玉米吸收

氮［44］。同时，根际微生物还可以通过诱导铵和硝

酸盐转运相关基因的表达，从而提高植物的氮吸

收［45］。例如，研究发现植物根际促生菌 Bacillus 

velezensis SQR9 菌株产生的 VOC 可上调多个关键

氮素吸收基因的表达，例如拟南芥中的AtNRT2.1，

以及水稻中的 OsNAR2.1、OsNRT2.3a 和 OsAMT1

家族成员等，从而促进植物对硝酸盐和铵盐的

吸收［46］。

在磷素生物活化中，根际微生物主要通过有

1061



合成生物学 第 6 卷

机磷矿化和无机磷溶解作用突破土壤磷素的生物

有效性限制［47-49］。一方面，微生物通过质子泵向根

际分泌氢离子（H+）调节土壤 pH；另一方面，释

放有机酸通过阳离子交换作用置换土壤胶体上吸

Nodule  colonization AMF  colonization Endosphere  colonization

Rhizoplane  colonization

N2

NH4
+

NO3
-

Nitrogen-fixing 
     bacteria

Nitrifying bacteria

Orangic P

Inorganic P

 
e.g. phosphatase

e.g. gluconic acid

Available P

Primary and secondary plant 
metabolites (e.g. organic acids, 

flavonoids, strigolactones)

Microbial chemotaxis, 
recognition, and colonization

Mineralization

Soubilization

Nitrogen fixation

Carbon flowNutrient flowNodulating bacteria
e.g. Rhizobium

•

•

•

Fe

Fe

FeFeFe

Fe
FeFe

Microbial regulation of plant nutrient
transport gene (e.g. AtNRT2.1)

Microbial metabolites and VOCs
for nutrient availability 

Symbiosis for nutrient supply (e.g.
P transformation in AMF mycelia)

图图1　根际微生物在作物养分吸收过程中的作用

Fig. 1　Microbial roles in plant nutrient acquisition
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附的磷，也能与磷的吸附位点竞争结合，从而减少

土壤对磷酸根离子（PO4
3-）的吸附固定，促进磷的

溶解［50］。据已知的研究报道，作物根际如青霉菌属

（Penicillium spp.）、 假 单 胞 菌 属 （Pseudomonas 

spp.）和芽孢杆菌属（Bacillus spp.）在促进植物对

磷的利用中起关键作用［51］。这些微生物不仅调控

磷的有效性，还能通过上调磷转运基因来提高植

物磷的吸收。例如，在磷匮乏条件下，具有多种

溶磷作用的细菌在植物根际富集，并减轻植物的

磷胁迫［52］。类似地，AMF诱导番茄、马铃薯、水

稻等作物中的磷转运基因LePT4的上调［53］。此外，

微生物通过分泌酸性磷酸酶（ACP）或碱性磷酸酶

（ALP），促进有机磷化合物的水解，将其矿化为可

溶性正磷酸盐形式（如 PO4
3-、HPO4

2-和 H2PO4
-）供

植物吸收利用。研究发现种传有益菌Burkholderia 

gladioli含有胞外磷酸酶编码基因，通过代偿溶磷

功能响应土壤的低浓度有效磷，从而促进宿主植

物对磷的吸收［54］。非共生细菌（如Bacillus）还可

以通过分泌有机酸如葡萄糖酸溶解土壤中的不溶

性磷［55］。磷饥饿响应蛋白（PHR）是植物磷饥饿

响应系统的核心，研究发现OsPHR2通过增加根系

分泌物中琥珀酸（succinic acid）和甲基丙二酸

（methylmalonic acid） 的 含 量 ， 特 异 性 招 募 促

Pseudomonas定植，上调磷转运基因表达，促进水

稻磷吸收［56］。黄杆菌（Flavobacterium）通过调控

亚油酸代谢促进根木栓质合成增强磷吸收效率，

同时抑制 α-亚麻酸介导的茉莉酸生物合成，改善

自身定植并激活磷代谢通路［57］。

有效铁是植物根际的稀缺资源，也是植物与

土传病原菌在根际竞争的重要必需元素。在铁缺

乏条件下，植物分泌香豆素（coumarins）通过改

善根际微生物群落结构，从而活化土壤铁营养，

促进植物铁吸收［58］。研究发现假单胞菌分泌的铁

载体绿脓菌素（pyoverdine）能够溶解碱性土壤中

的铁（Fe³⁺），显著改善缺铁性黄化并促进花生生

长［59］。在缺铁环境下，拟南芥通过分泌香豆素激

活微生物介导的铁活化缓解铁胁迫［58］。假单胞菌

产生的VOC能诱导拟南芥中与铁吸收相关的转录

因子MYB72表达。VOC处理后，MYB72与铁吸收

基因 FRO2/IRT1共表达，促进铁转运能力［60］。此

外，微生物可以诱导植物自身合成的铁载体

（phytosiderophores）的合成。例如，AMF 的定植

显著上调植物铁载体基因的表达，不仅促进铁载

体的合成，还能增强植物对铁的吸收［61］。

1.2 根际微生物分泌的植物激素在养分吸收利用中

的作用

根际微生物富含合成和分泌多种植物激素的

基因，这些微生物源植物激素（如生长素、赤霉

素、细胞分裂素、乙烯、脱落酸）在极低浓度下，

通过调节植物养分利用相关生理过程（根系生长、

根毛发育、细胞分裂等），成为沟通植物与根际微

生物共生关系的关键桥梁。宏基因组研究表明，

根际细菌相较于其他环境具备更强的吲哚-3-乙酸

合成能力［62］。赤霉素生物合成途径也存在于根际

微 生 物 中 ， 例 如 Bradyrhizobium japonicum 和

Sinorhizobium fredii 等［63-64］。值得注意的是，赤霉

素在植物与微生物的共生过程中扮演着关键角色，

尤其是在豆科植物与根瘤菌的共生中的关键

信号分子［65-66］。此外， Azospirillum、 Bacillus、 

Methylobacterium、Pseudomona 和 Rhizobia 等多种

植物促生菌能够产生细胞分裂素，这对于调控植

物的养分吸收起着至关重要的作用［67］。此外，研

究发现根际微生物还能通过调控激素水平来影响

植物对激素的响应。例如，Variovorax可降解生长

素，从而缓解微生物产生的过量生长素对植物根

系发育的抑制［68］。综上所述，根际微生物通过在

根际环境中产生或代谢植物激素，对植物的养分

吸收过程进行调控，使其在复杂的环境中能够维

持较高的养分利用效率。

2 根际合成微生物组与养分高效利用：
从单菌改造到菌群构建

合成生物学旨在通过工程化设计改造生物系

统，使其具备新的功能或优化现有能力。近年来，

随着基因编辑、模块化设计和计算机辅助建模等

技术的突破，合成生物学的工具包不断丰富，研

究范围也从单菌改造拓展至微生物群落系统编程，

显著提升了其在促进植物养分高效吸收利用方面

的应用潜力。
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2.1 基因编辑构建养分活化高效菌株

基因编辑技术能够对生物体基因组特定位点

进行修饰与改造。以该技术为核心的单菌改造策

略，与结合动态调控和代谢工程手段相结合，正

在推动农业从依赖化学肥料向微生物驱动的绿色

生产模式转变。基因编辑工具的持续迭代为精准

操控微生物功能奠定了基础。早期研究受限于传

统质粒克隆和同源重组效率低等因素，CRISPR-

Cas 系统的发展开启了微生物改造的新纪元。以

Cas9、Cas12a 为代表的核酸酶通过靶向切割实现

基因敲除或插入，但其应用潜力受到特异性、靶

向范围以及需要依靠内源性双链断裂（double-

strand break，DSB）修复等关键因素的限制［69］。

此外，CRISPR组分的递送受到递送载体和靶细胞

或生物体的特定限制。随后发展的碱基编辑

（base editing， BE）技术能在不引起双链断裂的情

况下进行特定碱基的精确替换，研究发现腺嘌呤

碱基编辑器（adenine base editor）ABE9 几乎不引

起随机的DNA和RNA脱靶编辑，展示出极高的精

准编辑特性［70］。近年来，Fanzor2系统的开发标志

着RNA引导基因编辑领域取得重大突破。该系统

源自真核生物中转座子编码的OMEGA系统，能够

有效克服传统CRISPR工具在微生物宿主中的递送

效率限制，实现了无旁切活性的精准编辑［71-72］。同

时，蛋白质转座编辑（protein transposon editing， 

PTE）技术利用正交分裂内含肽作为“分子剪刀”，

将目标片段嵌入宿主蛋白内部，移除原有内含肽，

实现天然折叠状态下的蛋白质编辑［73］。

早期的固氮合成生物学可以追溯到 1972 年，

研究人员首次将肺炎克氏杆菌（Klebsiella oxytoca）

nif基因簇导入大肠杆菌（Escherichia coli）并测出

固氮酶活性［74］。 2012 年，Voigt 实验室报道了

Klebsiella oxytoca固氮基因簇重构，其应用自下而

上的方法重建了 nif基因簇，表明合成生物学工具

在生物固氮工程化应用中具有重要潜力［75］。研究

人员发现通过修饰启动子以及转录调节因子等转

录调控元件，可以提高现有固氮微生物的固氮效

率，从而促进植物的养分吸收。随后，研究发现

通过替换启动子可以提高固氮酶活性［76-77］。通过部

分失活固氮菌株Azotobacter chroococcum中固氮负

调控因子 nifL并组成型表达正调控因子 nifA，显著

提高菌株的固氮酶活性［78］，在氮缺乏条件下接种

该工程菌株显著促进小麦的生长［79］。此外，通过

使用基因编辑工具进行转基因和靶向诱变，可以

改良菌株并提高生物肥料性能［80］。例如，为克服

土壤氮充足条件下固氮菌的氮抑制问题，研究人

员通过靶向抑制固氮负调控因子 nifL，成功构建工

程菌株 Klebsiella variicola 137-1036，多地点田间

试验表明，与化学肥料相比，接种该工程菌株后

玉米总产量显著增加并降低了年际波动［81］。同时，

赋予作物自主固氮能力，是创造“氮自养”谷类

作物进程中一个充满希望但极具挑战性的环节。 

先前的研究已成功从固氮原核生物识别出最小的

固氮基因簇，将其转移到非固氮原核生物后，转

基因菌株表现出了正常的固氮活性［82］。目前，科

学家们也尝试将固氮基因簇引入植物基因组，包

括线粒体和叶绿体基因组［83］。尽管在植物细胞中

激活转移的固氮操纵子（nif）仍面临重大挑战，

但关键的固氮酶辅因子成熟酶（NifB）已被成功

引入并在水稻的线粒体中表达［84］。

溶磷作用聚焦于土壤矿物磷的生物活化，土壤

中无机磷酸盐溶解的主要机制涉及通过分泌强有机

酸来降低土壤pH［85］，研究人员试图通过优化微生物

有机酸合成途径的策略，提高其溶磷能力。研究发

现在荧光假单胞菌（Pseudomonas fluorescens）中

过表达聚球藻 Synechococcus elongatus PCC 6301来

源的磷酸烯醇式丙酮酸羧化酶（SePpc），显著增加

葡萄糖分解代谢通量，促进葡萄糖酸、丙酮酸和

乙酸的合成，从而提高了菌株的磷酸盐（Pi）溶解

能力［86］。随后  研究人员成功构建了由NADH不敏

感型柠檬酸合成酶（gltA1）和  柠檬酸转运蛋白基

因（citC）组成的人工操纵子，并整合至六株具有

植物促生功能的Pseudomonas fluorescens的基因组

中，显著提升了菌株的柠檬酸与葡萄糖酸分泌能

力，并增强了矿物磷酸盐的溶解效率［87］。Shulse

等［88］采用合成生物学策略构建了 82种生化特性不

同的植酸酶，并将其整合至 Pseudomonas putida、

Pseudomonas simia 和 Ralstonia spp. 菌株的基因组

中，构建的工程菌株成功从植酸中释放出有效磷；

其中在植酸作为唯一磷源的条件下显著促进了植

物的生物量积累。
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针对微量元素的调控同样取得突破，研究人

员发现Bacillus velezensis SQR9依赖T7SS（Ⅶ型分

泌系统）在定植早期分泌YukE蛋白插入植物根部

导致铁的短暂泄漏，启动根表定植并形成生物膜，

持续为植物供铁，通过敲除 yukE 验证了微生物 

“先借后还” 的互作模式［89］。有研究表明，内生

菌 Enterobacter sp. YG-14具有活化土壤砷的能力。

通过构建 YG-14 肠杆菌素（enterobactin）合成基

因缺失突变体（ΔentD），证实了 YG-14 通过分泌

铁载体有效地促进了矿物土壤中铁砷络合物的活

化，释放可被生物利用的铁和砷到根际中［90］。

2.2 养分活化根际合成菌群构建策略

近年来，SynCom的发展势头日益强劲，超越

了单一菌株应用范围。这种新方法基于选择和组

装具有互补性状的多个物种，构建模块化且复杂

度低的群落，具有独特的群落涌现特性，从而提

高整体有效性。越来越多的证据表明，这种复杂

的微生物群落比单个菌株表现更好，可以被设计

用于实现所需的功能，并且对于研究植物-微生物

组相互作用的各个方面至关重要，包括不同群落

成员之间相互作用的调控机制［91］。

SynCom的优化设计与功能表征是微生物群落

应用于农业实践的关键环节，为特定作物构建养

分吸收利用功能增强的定制化SynCom是一项具有

挑战性的任务。例如，使用 13C和 15N标记的营养资

源来精确监测不同条件下的微生物代谢通量，为

解析微生物行为提供了有价值的见解［92］。结合基

于基因组的模型与实验监测数据可预测微生物碳

代谢偏好，这为逐步设计功能性SynCom以实现精

准农业微生物组工程提供了依据，进而实现植物

和微生物间智能可控的互作［93］。首先筛选模拟宿

主植物天然微生物组的分类组成和功能特征的代

表性菌株，进而系统性评估其田间定植能力及生

态功能有效性［94-95］。通常指导SynCom组装的原则

大致分为自下而上或自上而下。自下而上的设计

基于单个菌株的功能特征筛选互补功能菌株，通

过模块化组装实现协同增效［96］。Wang等［97］利用

6株功能与根际资源利用特征各异的植物有益菌株

构建多功能促生群落，发现窄资源利用谱的菌株

通过代谢互作网络提升群落稳定性。基于吲哚乙酸

合成、磷溶解及拮抗尖孢镰刀菌等互补促生特性，

研究人员筛选节杆菌属（Arthrobacter spp.）、肠杆

菌属（Enterobacter spp.）、短杆菌属（Brevibacterium 

spp.） 和 植 物 杆 菌 属 （Plantibacter spp.） 构 建

SynCom，发现与单菌株接种相比，SynCom 显著

提升棉花的生长与适应性［98］。相比之下，自上而

下的方法从复杂的天然微生物群落出发，依据菌

株丰度和生态位筛选核心子集，旨在最大程度还

原目标微生物群落的结构多样性和功能复杂

性［99-101］。例如，Qiao 等［102］基于细菌在不同肥力

土壤中的分布和适应性，筛选 16株核心菌种构建

SynCom，评估其在自然环境下提高植物健康的效

果。特别是在生物胁迫条件下，发现SynCom接种

显著促进未嫁接西瓜的生长，其生物量增加 29%，

并增强对尖孢镰刀菌引起的枯萎病抗性。

在构建功能性SynCom方面，自下而上和自上

而下两种策略都发挥了重要作用，但各自存在特

定的概念和操作层面的瓶颈。其中，自下而上法

虽能基于目标性状精确筛选菌株成员，但因其成

员规模有限，可能过度简化高阶微生物间的互作

网络。这种简化设计在自然环境中易导致群落多

样性缺失及由此衍生的涌现特性弱化，往往是制

约其实际效果的核心因素。此外，该方法构建过

程繁冗度高，需通过大规模筛选以获取兼具功能

性状和成员兼容性的菌株，显著增加时间与资源

成本。反观自上而下法，其优势在于优先富集与

宿主植物及内源微生物群落具备天然兼容性的土

著微生物，更贴近生态位适应性原则［103］。自上而

下法构建的合成菌群虽能有效模拟天然微生物组

的结构复杂性，但群落规模的扩大导致其功能性

可控性与应用潜力面临着根本性制约［104］。群落规

模的扩大直接导致调控能力减弱，并因土著微生

物的竞争排斥作用诱发显著的功能差异；更关键

的是该方法在筛选成员时严重依赖于核心微生物

的组成信息，隐含特定基因组特征或分类单元存

在直接转化为功能活性的预设，实则忽略沉默基

因簇的激活以及菌株间代谢互养的网络动态平衡，

致使目标性状预测准确性偏离理论预期［95］。这些

系统性缺陷使得结构性模拟策略虽具生态兼容性

优势，却因标准化操纵体系缺失与工程化适配障
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碍，最终严重阻碍其规模化应用进程。

2.3 根际合成微生物组促进作物养分利用的效果

从农业角度来看，SynCom通过理性设计微生物

功能模块，靶向驱动“根际微环境改良-宿主生理调

控-养分循环活化”三位一体增效机制，显著提高作

物养分利用效率。在氮素增效方面，Wang等［105］构

建的SynCom1在N和P营养缺乏条件下显著促进宿

主植物的生长和养分获取，田间产量增幅达36.1%；

其简化版 sfSynCom（核心菌Bradyrhizobium elkanii 

BXYD3+辅助菌 Pantoea sp. NXR320/SDR495）进

一步通过菌株互作强化定植稳定性，显著提高大

豆结瘤和共生固氮效率［106］。对于磷素活化，研究

人员设计的耐铝SynCom在酸性土壤中通过质子化

作用提高根际 pH值，结合菌群胞外多糖螯合铝离

子，使水稻根组织铝含量降低，同时激活解磷菌

分泌草酸/柠檬酸溶解有机磷，使PhoD磷酸酶活性

倍增，显著提高表层土壤磷有效性；此外，该菌

群同步诱导水稻根系构型的优化，促进了植物在

酸性土壤中根系和根毛的发育，形成浅层细根网

络（浅根型）以高效获取活化磷［107］。分子机制研

究表明，SynCom 可系统调控宿主养分信号网络。

例如，大豆接种 SynCom1后，磷酸盐饥饿响应基

因（PSR）上调促进磷吸收，而硝酸盐转运基因下

调引导氮分配优化，同时激活生长素响应通路驱

动碳氮代谢重编程［105］。在磷酸盐限制条件下，不

同复杂性的SynCom增强了参与植物磷酸盐饥饿反

应基因的转录，从而增加了植物对无机磷酸盐的

吸收［108］。

3 挑战与展望

农业合成生物学旨在理性设计与改造根际微

生物，从而构建新型植物-微生物互作系统，以提

升植物养分利用效率。尽管该领域展现出革命性

的应用前景，但目前仍面临多维度、多层次的技

术瓶颈，亟待取得系统性突破。  工程微生物在复

杂根际生态位的定植与竞争劣势是首要挑战  ，只

有少数微生物接种剂成功商业化并在复杂的田间

环境下持续有效［109］。人工构建的固氮、溶磷等功

能菌株在进入自然土壤环境后，面临土著微生物

群落对有限生态位点和碳源营养的激烈争夺，其

生存优势常因实验室环境与田间原位生态环境的

显著差异而被打破［110］。根际环境中高度动态的 pH

值波动、水分胁迫及温度变化等因素，削弱了工

程菌株的功能稳定性与适应性。更深层次的难点

在于跨界生物互作的精准调控面临严峻的复杂性

与不确定性，工程菌合成的类黄酮、脂几丁质寡

糖（如 Nod 因子）等植物信号分子，在复杂的土

壤生物网络中极易受到土著微生物的干扰降解或

被植物错误识别，致使预设的共生信号通路传导

紊乱或失效。尽管在大豆中已实现了氮固定与碳

投入的最优能量平衡，但作物产量与生态系统之

间的权衡仍是重大挑战［111］。根际微生物通过固

氮、溶磷等代谢活动为植物提供养分时，需要消

耗植物光合作用产生的碳源作为能量。然而，若

微生物的能量获取缺乏有效调控，则可能加剧植

物的碳代谢压力，进而影响其正常生长发育。因

此，系统性优化光合产物的能量分配，协同调控

外源养分输入与植物光合产物利用效率之间的关

系，不仅能有效避免资源浪费，还能保障作物产

量，为农业绿色高效生产提供重要支撑。在追求

多重养分协同优化时，工程菌群的设计也面临内

在限制，单一菌株难以同时高效参与氮、磷、铁

等多元素的循环过程，而多菌株协同体系又常因

种间资源竞争或代谢抑制而出现功能冲突或稳定

性不足。在微生物组工程尺度，理性设计的复杂

性呈指数级上升，缺乏能够精确模拟和预测微生

物间竞争、共生、拮抗等多维互作关系的系统性

计算模型，导致人工设计的合成菌群在进入异质

性极高的自然土壤后，其预设结构及功能网络往

往迅速瓦解失衡。同时，微生物功能表达的时空

精准调控至今仍是瓶颈，理想的养分释放模式需

严格匹配植物需求高峰（如作物抽穗灌浆期），但

现有基于光、热或根系分泌物响应的诱导表达系

统普遍存在响应延迟、信号泄漏、背景噪声高等

问题，限制了植物养分利用效率及环境适应能力。

综上，这些相互交织的技术瓶颈共同塑造了农业

合成生物学在赋能根际微生物驱动养分高效利用

发展方面的限制条件。

合成微生物组的农业应用需平衡功能精准性
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与生态稳健性之间的关系，其核心在于构建更智

能、更适配的“植物-微生物-生态环境”协同系

统。首先聚焦于工程菌设计升级与智能化，依托

定向进化策略模拟根际复杂环境对功能菌株施加

选择压力，以筛选获得兼具高效代谢功能与土著

微生物竞争优势的进化菌株，此为提升田间环境

适应性的底层基础。其次，推动工程菌模块化系

统设计，精准集成养分代谢模块，根系靶向定植

模块以及环境抗逆模块。在群落尺度层面，人工

智能与系统生物学正驱动微生物组设计迈入智能

化时代。基于机器学习和多组学整合分析，构建

根系微生物组的网络拓扑模型，识别维持群落鲁

棒性的核心互作模块，进而指导构建具备结构弹

性与功能冗余性的合成菌群。最后，通过整合作

物特异性适配平台，构建覆盖主要作物的遗传背

景数据库，利用全基因组关联分析（GWAS）鉴定

影响微生物定植的关键宿主基因，进而为其定制

适配其遗传背景的特异性微生物组配方。总体而

言，以上策略共同勾勒出农业合成生物学驱动根

际微生物组发展的未来愿景，从单一工程菌的线

性功能增强，到植物-微生物双向互作的系统重建，

在最大限度维持农田生态系统健康的前提下，实

现作物养分利用效率与农业可持续生产力的革命

性突破。
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