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摘  要：根际微生物群落与植物健康生长密切相关，但由于根际微生物群落成员庞大，结构复杂，不利于根际微生物群落成员

间互作及群落互作对根际免疫机制的深入研究。合成菌群因其结构简单、互作方式可控等优势，在根际微生态领域研究中发挥

重要功能，一方面为微生物–微生物、微生物–植物互作功能及机制深入研究提供新的思路和方法，另一方面合成菌群能够转化

为农业知识，助力农业绿色健康发展。鉴于此，本文从合成菌群构建、合成菌群促生抗逆功能等方面综述了目前研究进展，展

望未来合成菌群的研究方向及对推动农业绿色发展的巨大潜力。 
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Abstract: Rhizosphere microbial community is closely related to plant health. However, rhizosphere microbial community are 

huge in member and complex in structure, which hinders the further research on rhizosphere immune mechanism of the 

interactions between microbial communities and their members. Because of simple structure and controllable interaction mode, 

synthetic microbial community plays an important role in the research of rhizosphere microecology, on the one hand, it provides 

new ideas for investigating functions and mechanisms of microbial-microbial and microbial-plant interaction; on the other hand, 

synthetic microbial community can be transformed into agricultural knowledge and promote agricultural green development. 

Therefore, in this paper, the current research progress was reviewed from the aspects of the construction and function of growth 

promotion and stress resistance of synthetic microbial community, and the research direction of synthetic microflora in the future 

and their great potential for promoting the green development of agriculture were also prospected. 
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植物生长过程中会受到生物及非生物多重胁迫，

如病虫害侵染、土壤胁迫(养分不协调、有害物质积

累等)、不良气候条件等逆境胁迫，目前解决上述问

题多采用化学制品，如化学农药、化学肥料、化学保

水剂等，但随着化学制品过量施用，土壤结构被破坏、

生产能力下降，不利于农业绿色健康发展。生物技术

是实现农业绿色健康发展的重要动力。挖掘和利用根

际促生菌在植物病害防控、养分供给等方面取得较多

成果[1-2]，但在实际生产过程中存在田间使用后防治

效果不稳定、定殖量降低、受环境影响大等问题，不

利于有益微生物功能高效发挥[3]，制约着微生物技术

的发展和应用。 

随着高通量测序技术的发展，人们开始将研究对

象扩大到整个根际菌群，探索根际庞大微生物菌群与

植物健康关系，阐述根际微生物群落装配机制及其与

作物健康相关关系等[4]，为生物技术的发展提供新的

思路和方法。由于根际微生物群落成员庞大，结构复

杂，仍不完全清楚根际群落成员间互作及群落互作对

根际免疫机制的影响等[5]。因此，简化根际群落，形

成功能、互作方式等可控的合成菌群。一方面，简化
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后的群落可以作为模型系统，对深入研究微生物群落

结构，解析群落中核心功能微生物，预测微生物群落

潜在功能特性具有重要理论价值[6]；另一方面，构建

与应用由两个或多个根际微生物菌株组成的合成菌

群，具有更加高效、稳定的促生抗逆效果[7]，能够转

化为对农业发展有益的途径和思路。基于此，本文从

合成菌群构建、在生物技术中发挥功能以及目前在植

物生长发育及逆境胁迫中研究现状等方面进行综述，

以期为利用合成菌群增强作物促生抗逆性能和健康

土壤培育提供有益参考。 

1  合成菌群构建及其功能研究 

合成菌群(Synthetic microbial community)是近年

来新型的研究方向，是合成生物学、微生物组学、微

生物生态学的交叉领域，基于生态学和合成生物学

的基本理论，构建包含两个或多个微生物菌株的群

体[8]。合成菌群成员可以来源于自然界分离得到的野

生型菌株，也可以来源于基因改造得到的微生物，

在分析研究微生物群落成员之间相互作用、群落与

寄主互作、群落与环境互作等方面有巨大的优势，

在医学[9]、工业[10]、环境生态[11]和农业[6,12]等领域得

到广泛研究和应用，具有极大的发展潜力。 

合成微生物群落通常采用“自上而下(top-down)”

的设计方法[13]，通过优化物理化学参数实现群落目

标功能，但该方法忽略了群落的代谢网络和成员间相

互作用，限制了在分子水平对群落进行优化。结合测

序技术、多组学分析技术、微流体和自动化技术的发

展，Goldford 等 [14]、Bairey 等 [15]提出“自下而上

(bottom-up)”的设计理念，该方法以微生物群落的代

谢网络及其产物为核心[16]，分析明确群落成员间互

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[17]。 

植物根际微生物群落的结构和功能决定着植物

的健康[18]，对植物生长具有重要影响。但根际复杂、

庞大的微生物群落对深入研究其与植物互作关系及

其发挥功能仍具有较大挑战。因此，在根际复杂的微

生物群落中，简化并探析核心微生物，在精简群落的

前提下有效增强群落功能，有利于推动合成菌群在作

物抗逆促生方向的研究和应用。通过构建合成菌群，

Castrillo 等[19]明确了磷酸盐饥饿途径对拟南芥根–微

生物建立的影响，也为根系代谢物参与根微生物组与

植物之间相互作用研究提供新的思路[20]。此外，利

用合成菌群为研究不同环境条件下根部微生物组

功能提供方法，如在无菌体系中接入合成菌群，有

助于增强天然土壤中细菌抵御病原微生物侵害的

能力 [21]，且能够促进植物对有机氮的吸收利用 [22]。

利用合成菌群能够部分模拟自然条件，为进一步

揭示根部微生物组在植物生长发育中的功能和机

制提供新的思路，并具有转化为促进农业绿色发

展的潜力。  

从合成菌群功能来讲，主要有以下优势：①自然

微生物群落结构复杂、庞大，内部成员功能不清晰，

合成群落组成相对简单，可控性高；②相比单一菌株，

合成菌群成员间通过互作，更适应易变环境，实现更

复杂的功能；③合成菌群能够以代谢途径进行分工，

优化个体功能，设计减轻细胞代谢负担 [23]；④合成

菌群能够利用数学模型模拟自然群落，对构建和证

明更加复杂的系统模型具有重要价值 [24]。 

2  合成菌群在植物生长及抗逆胁迫中的研究 

2.1  合成菌群对植物生长的促进作用 

土壤微生物群落是目前世界上已知的最大的生

物多样性储藏库[25]，被称为植物的第二基因组，其

构成及群落成员间互作关系能够促进植物生长、适应

外界不良环境、维持植物健康等[18,26]。土壤微生物群

落中存在大量能够促进植物生长的微生物，被称为植

物根际促生菌[27]。常见的根际促生菌有固氮菌属、

芽孢杆菌属、农杆菌属等，在促进植物生长领域有较

大的发展应用空间[28]。在原生根际环境中，微生物

通过群落互作的形式影响植物生长，促进植物对养分

吸收，从而增强其抵抗病原物侵染[22]。相比单一菌

株，合成菌群在促进玉米[29]、小白菜[30]、黄芪[31]等

发芽、生长及抵御病害侵染方面具有更加显著效

果，可能与合成菌群成员多样性及在根际定殖能力

强有关[32]。因此，通过解析健康作物生长过程中根

际核心微生物，构建简化合成菌群，探究其促生机

理，对挖掘植物与其第二基因组增效潜力具有重要

意义。 

2.2  合成菌群在植物病害防控中的应用 

应用拮抗微生物防治植物病害由来已久，早在

1971 年 Broadbent 等[33]发现拮抗细菌和放线菌对土

传病害的抑制作用，其中假单胞菌属(Pseudomonas 

spp.)和芽孢杆菌属(Bacillus)是应用潜力较大的一类，

可以防治大部分丝状真菌引起的植物病害，如水稻纹

枯病、番茄叶霉病、大豆根腐病等[34]。但长期以来，

单一菌株进行病害防治是主要的防治方法，存在根际

定殖能力弱、资源竞争能力差、受土壤抑菌作用及接

种土壤后活体密度快速下降等问题，导致该方法在田
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间应用效果不稳定，限制了其产业化发展[35]。 

自 2014 年以来，对合成菌群在控制土传病害方

面开展了较多研究。Niu 等[36]构建了由 7 个菌株组成

的合成菌群，可明显抑制轮状镰刀菌 (Fusarium 

verticillioides)定殖，控制玉米苗枯病的发生，并通过

研究发现 E.cloacae 是合成菌群中的核心微生物，发

挥着关键作用。根际核心微生物具有改善植物营养资

源获取[37]、触发植物免疫调节系统[38]等功能，利用

合成菌群破解植物根部抗病核心微生物在甜菜立枯

病[39]、香蕉枯萎病[40]、香草兰枯萎病[41]等方面取得

较多成果，同时也为根际微生物抵御病原菌的群落装

配机制研究提供了新的方法[42]。在具备核心微生物

的基础上，菌群多样性是影响防控效果的另一重要因

素，菌群多样性越高，越有利于与病原物竞争碳源，

控制病原微生物的定殖爆发，达到控制病害发生的目

的[42]。在病害爆发时，根际微生物群落会做出响应，

出现上调或下调现象，为明确上调或下调微生物在植

物-微生物互作中的功能，利用合成学方法构建由上

调微生物组成的合成菌群和由下调微生物组成的合

成菌群，对比发现上调微生物构建的合成菌群相比下

调微生物构成的合成菌群具有更强的抗病促生效果，

为抗病促生优质资源挖掘提供参考[43]。合成菌群在

防病防虫方面也有相关研究，如由淡紫拟青霉、红灰

链霉菌和苍白杆菌组成的合成菌群，该菌群生物兼容

性好，作用方式互补，在大田对黄瓜根际线虫的防效

优于 10% 噻唑膦[44]。植物病虫害发生伴随植物生长

的一生，其控制方法的选择不仅影响生态环境安全，

还直接对人体造成影响，生物防治是农业绿色发展追

求的目标，合成菌群将会成为未来生物防治的有效方

式之一。 

2.3  合成菌群对作物抵御非生物胁迫的作用 

根际微生物中含有大量能够帮助植物应对干旱、

高盐等非生物胁迫的益生菌，构建人工合成群落是实

现高效利用根际益生菌的方式，也可能是未来作物健

康、持续发展的途径之一。沙漠植物常面临缺水、盐

胁迫等逆境，相比单一菌株，合成菌群具有更强适宜

逆境的能力，从而保护无菌基质中番茄免受高盐胁

迫，提高番茄抗逆能力[45]。张慧[31]构建 14 个合成菌

群，发现其中 1 个菌群能够提高黄芪应对中强度干旱

胁迫的能力，该处理下黄芪生长优于对照，根部促生

特性更加显著，从而提升黄芪在干旱条件下的适应能

力。在农业生产中农药污染是普遍存在的问题，高浓

度污染对植物造成药害，不仅影响植物生长，残留在

植物体内的农药对人体也会造成损害，利用微生物降

解农药残留是一种绿色、健康的生产方式，构建合成

菌群具有更强定殖能力和高效降解能力，如由 4 株细

菌组成的合成菌群能够有效降解农药锈去津 [46]，

E.coli 和 Ochrobactrum 组合形成合成菌群对农药甲

基对硫磷具有高效降解能力[47]。化感自毒物质是作

物产生连作障碍的主要因素之一[48]，利用生物降解

技术是克服作物自毒作用的一种有效措施，但关于合

成菌群在自毒物质降解、自毒物质与病原微生物互作

的作用机理等方面仍知之甚少，限制了克服连作障碍

技术的进步和发展。 

3  合成菌群调节植物生长及增强抗逆性机

理研究 

合成菌群能够实现比单一菌株更高效、更稳定的

功能[7]。其原理主要有：①提高植物诱导抗性。在黄

芪根部添加合成菌群能够诱导宿主植物 ISR 来防控

黄芪根腐病[49]，且能够诱导提升黄芪植株生理性能

来应对不良环境变化[31]。②根际微生物组能通过调

控植物基因的转录水平，从而调控植物吸收和利用养

分。在大豆根部添加由 12 种细菌形成的合成菌群，

氮转运相关基因(Glyma.15G073000、Glyma.17G117200、

Glyma.12G22500 等 )和磷酸盐转运相关基因 (Gm 

SPX1、Gm PHR5、GmPT2 等)的转录水平上调，从

而增加大豆对氮、磷养分的协同吸收[50]。植物在磷

饥饿反应途径中，合成菌群能激活关键转录因子

PHR1 的表达，促进植物低磷胁迫下磷的吸收[19]，还

能够抑制脱落酸转录信号通路关键基因的表达，降低

脱落酸含量，提高植物应对养分胁迫的能力。③具有

更强的资源和生态位竞争优势。群落成员间既存在正

面互作，也存在负面互作，且群落成员间互作与抑病

促生长有直接关系。菌群成员相互作用的利弊关系主

要有有利(+)、不利(–)和中立(0)，具体分为互利共生

(+/+)、偏利共生(+/0)、偏害共生(–/0)、寄生或捕食(+/–)

和中立(0/0)6 种不同的相互作用[51-52](图 1)。Freilich

等[53]根据 118 个物种的代谢模型预测物种间相互作

用，发现合作是普遍存在的，但往往是单向的偏利共

生关系。在共生体系中，黄色黏球菌与大肠杆菌之间

存在捕食关系[54]，具有相同生态位的菌株在生长过

程中存在竞争排斥现象，出现一系列生长相互抑制

的物种组合[55]。便利性群落能够通过缓解拮抗作用

从而释放有效空间，有利于土传青枯病的入侵，而

竞争性群落的拮抗作用则有助于抑制病原青枯菌

的入侵 [56]，这也与营养和拮抗有关，合成菌群成员

间资源需求不同，容易形成互补效应，产生不同抑菌
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物质协同抵御青枯病菌的侵入[57]。但根际微生物群

落成员间相互作用复杂，其对植物影响及响应胁迫机

制研究还不够深入，群落成员互作机制深入研究能够

为植物抵御不良环境提供新的思路和途径。 

 

(①互利共惠(+/+)，有利于病原菌侵染[57]；②偏利共生(+/0)，普遍存在[54]；③竞争(–/–)，抑制病原菌侵染[56-57]；④偏害共生(–/0)[53]； 

⑤寄生或捕食(+/–)[55]；⑥中立(0/0)[53]) 

图 1  根际微生物群落互作与植物健康及合成菌群对抗病原菌侵染 
Fig.1  Microbial interactions in plant rhizosphere and synthetic microbiome against pathogen 

 

4  展望 

随着高通量测序技术的发展，抑病根际土壤与感

病根际土壤微生物群落特征被解析，明确群落结构和

功能对植物健康的影响[58]。但根际复杂、庞大的微

生物群落对深入研究微生物–微生物、微生物–植物之

间互作分子机制及生态系统功能造成阻碍。基于生态

学和生物合成学原理，简化根际微生物组构建合成菌

群，有助于解析根际复杂微生物群落核心微生物，为

深入理解群落成员间、群落与病原菌之间及群落与植

物之间相互作用，以及为复杂微生物组改造提供重要

科学依据。通过调控微生物–宿主–环境之间的相互作

用，充分发挥合成菌群抑菌促生、抗逆作用，增强菌

群在植物根际定殖、资源竞争、生态位竞争等作用，

为农业绿色、健康发展提供新的途径和思路。 

近年来，合成菌群在植物促生抗逆方向开展了较

多研究，取得了较多成果，为植物抗逆研究提供了新

思路和方法。但目前抗逆研究主要集中在抗病[38-39]、

抗干旱[40]、耐盐[46]等方向，关于抗连作、抗重金属

等逆境胁迫方向报道成果较少，且与单菌相比，合成

菌群发挥优势机理研究仍偏少，以至于如何构建稳

定、高效的功能菌群，群落成员间如何发挥其功能，

如何挖掘增强群落功能及如何实现生产应用等问题

尚未解决，需持续开展并挖掘合成菌群潜在功能，为

转化为可用的农业技术措施奠定坚实基础，从而助力

农业绿色健康发展。 
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