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土壤中有机复合污染物微生物组转化机制与调控原理：
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摘  要：实际污染土壤中有机污染物通常以复合污染状态存在，有机复合污染物的微生物降解过程及其作用机制显得更为复

杂。土壤微生物类群多样，具有丰富的功能多样性。而有机复合污染物的降解通常由微生物组操控，通过微生物群落代谢网

络完成污染物的去除。近年来，研究者逐渐关注有机复合污染土壤中微生物群落适应机制-微生物组转化过程-合成微生物组

设计-原位微生物组修复等方面的研究，对认知污染土壤治理和修复具有重要的科学意义。本文以具有代谢协同性及功能互

补性的微生物组为切入点，系统阐述土壤中有机复合污染物的微生物组转化机制与调控原理等，探讨微生物组在复合污染土

壤绿色可持续原位生物修复中的发展前景。 
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Abstract:  Polluted soils contain a mixture of contaminants. The microorganisms-mediated degradation processes and 

mechanisms appear to be more complicated than those in a controlled lab environment given that the soil microbiota is diverse 

and versatile in ecological functioning. In recent years, many researchers have highlighted the adaptation mechanism of the 

microbiome, biotransformation processes, design of synthetic microbial systems, in situ remediation by microbiomes in mixed 

organic pollutants contaminated soils, which are important for an understanding of the processes and mechanisms underlying soil 

remediation. The degradation of mixed organic pollutants is believed to be mainly controlled by the soil microbial community and 



5 期 滕  应等：土壤中有机复合污染物微生物组转化机制与调控原理：进展与展望 1085 

 

http://pedologica.issas.ac.cn 

influenced by their complex ecological networks. Due to the advantages of microbiomes (metabolic synergy and functional 

complementarity), this paper systematically analyzes the research progress and development trend of microbiome-mediated 

transformation and remediation mechanisms in organic pollutant co-contaminated soils and presents an outlook on the 

development of microbiomes in green and sustainable in situ bioremediation of mixed contaminated soils. 

Key words: Contaminated soil; Mixed organic pollutants; Soil microbiome; Co-metabolism; In situ-remediation 

土壤有机复合污染是亟需解决的重要环境问题

之一[1-2]。生物修复是解决有机复合污染土壤的一种

绿色、高效、低成本的修复方法，具有广阔的应用

前景[3-4]。土壤微生物具有丰富的功能多样性，不仅

是元素生物地球化学循环过程的引擎，而且是土壤

污染物消纳的净化器和核心资源 [5]。近年来，在

Nature、Science 等期刊上已发表多篇论文，从全球

和局域尺度研究土壤微生物对陆地生物地球化学循

环过程的驱动机制[6-7]、污染土壤中微生物资源分布

模式及功能多样性[8-9]，阐明土壤微生物对陆地生态

系统元素周转、污染物转化过程中的贡献。在实际

污染土壤中，有机复合污染物降解由微生物菌群（微

生物组）介导，通过群落个体间代谢互补性、互养

作用完成污染物的去除[10-11]。因此，基于微生物组

的原位修复已成为国际土壤污染与生物修复领域的

研究热点与趋势。 

1  国内外研究现状及趋势 

近年来，污染土壤微生物修复研究关注焦点逐

渐从微生物个体向微生物群体、从单一微生物种群

向跨物种互作、从宏基因组学向宏表型组学、从单

一污染物转化过程向交叉互补与协同污染物转化网

络过渡，从而多维度揭示微生物组协同修复污染土

壤的作用机制[12-13]。目前，在土壤单一有机污染物

微生物组降解方面研究已日益深入[11-14]，而有机复

合污染土壤中微生物组对复合污染物的响应和演替

规律、共代谢过程和代谢机制、修复型合成微生物

组构建及原位耦合强化修复机制等基础理论和方法

学探索也逐渐成为国内外研究前沿和热点。 

1.1  有机复合污染土壤微生物群落生态网络结构

与适应机制 

解析有机复合污染土壤微生物群落的生态网络

结构与适应机制是微生物组修复的基础。土壤中有

机污染物的去除是一个长期且复杂的过程。土壤微

生物类群多样，适应有害环境的微生物会自然富集，

并降解有机污染物。国内外已针对单一有机污染物

对土壤微生物群落结构的影响展开了广泛的研究。

如在多环芳烃、多氯联苯等有机污染物胁迫下，土

壤微生物群落组装、演替规律、响应过程及生理代

谢会受到显著影响，进而降低土壤微生态体系的稳

定性和功能性[15-17]。然而，在实际污染土壤中，复

合污染物在多介质界面间存在复杂的相互作用，使

得对土壤微生物组结构、功能及互作生态网络产生

更为复杂的协同影响效应[18]。自 2005 年，国内期刊

发表研究论文，研究者采用稀释平板培养法、变性

梯度凝胶电泳（DGGE）、磷脂脂肪酸（PLFA）分析

等方法，发现多氯联苯复合污染、重金属复合污染

显著改变土壤微生物群落结构及遗传多样性[19-20]。

随着高通量测序技术的发展，研究者能够更精细地

刻画复合污染状态下微生物群落组装和演替特性，

以解析微生物在共代谢污染物过程中的功能[21]。 

土壤微生物组的活性和功能不仅受到时空和环

境梯度的限制[22]，而且取决于复杂的微生物菌群网

络结构。微生物分子生态网络是微生物群落结构的

重要特征，且是国际微生物生态领域的研究前沿。

已有研究[12-23]表明，土壤中微生物通过协同互作、

互养等形式相互通讯，形成特定的微生物群落间生

态互作模式、稳定空间排布，以共代谢污染物。在

解析微生物群落网络通讯、互作的过程中，可进一

步筛选出对外界环境梯度或特定生态功能有响应的

核心微生物类群（keystone taxa），其在微生物组群

落构建、维持种群生态功能中可能发挥关键作用[14]。

网络生态模型、稳定性同位素示踪、多组学等先进

手段方法的不断涌现，使得分析微生物共存网络模

式、关键微生物类群与环境修复功能关联性成为可

能，为多层次深入研究污染土壤中微生物的适应机

制提供有力的方法支撑[14-24]。近年来，研究者结合

共发生网络分析（co-occurrence networks）、典范对

应分析（canonical correspondence analysis）等生物
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信息学分析方法，对多环芳烃、多氯联苯等污染土

壤中微生物群落生物地理分布特征及微生物生态网

络特征进行了系统深入分析，且多为国内研究者工

作[14-25]。但是，此方面研究多针对单一污染物存在

的环境，仅少量报道研究重金属复合、有机-重金属

复合污染土壤中微生物群落的共发生生态网络及核

心关键物种的生态功能。在砷、锑复合污染农田土

壤中，研究者鉴定参与砷、锑生物地球化学氧化还

原反应的关键微生物类群[26]，并发现相比锑而言，

砷对微生物群落的影响更强[27]，并且砷转化基因丰

度与锑组分含量之间存在显著相关性[28]。厘清有机

复合污染土壤中微生物群落生态网络结构与适应机

制，可为优选高效修复手段、定位修复靶点提供理

论基础。近年来的国际研究方向，也逐渐转向研究

不同修复措施处理后土壤中微生物群落网络拓扑特

性及核心关键物种的功能[29]。 

1.2  土壤中有机复合污染物的微生物组转化过程

与分子机制 

深刻认识土壤中有机复合污染物的微生物组转

化过程与分子机制是微生物组修复的关键。有机污

染物的微生物降解过程复杂，一般需要多步反应才

能实现完全矿化。污染土壤中有机污染物的转化过

程大多是由微生物群落介导的，而并非单个菌株独

立完成[22-30]。不同微生物对有机污染物的代谢具有多

样性，而土壤微生物群落通常会自组装形成特定的代

谢功能网络（如通过形成生物膜、群体感应效应等），

以实现对有机污染物的高效、协同降解[13，31]。研究[32]

发现，通过对 4 株 Bacillus spp.（芽孢杆菌属）菌株

构建微生物组进行石油降解实验，发现 Bacillus spp.

属内亲缘性近的菌株之间对石油降解主要表现为协

同促进作用；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 Bacillus sp. 

S2 和 Bacillus sp. S3 构成的微生物组 F4 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%，表现出同菌属微生物种间对石油降解的拮抗

抑制作用。此外，降解菌株和其他功能的辅助菌株

之间的互养关系也可显著提高降解效率[33]。新加坡

国立大学 Nagarajan 和 Loh[34]发现恶臭假单胞菌

（ Pseudomonas putida F1 ） 和 施 氏 假 单 胞 菌

（Pseudomonas stutzeri OX1）能分别降解乙基苯和二

甲苯，通过构建两者的混菌体系可实现对混合苯系

化合物的高效降解。分析、量化微生物之间的相互作

用有助于加深对复合有机污染物降解机理的认识。 

污染物的降解效率不仅取决于微生物间的互

作关系，也受共存于环境中其他污染物的影响。研

究表明，不同污染物的降解过程是互相关联的，结

构相似的复合污染物能够竞争性结合控制降解代

谢途径的调控蛋白，从而抑制微生物降解功能的发

挥[35]。作为代谢互作网络中的重要节点，关键降解

酶的组成、丰度、酶学性质以及产物对酶的反馈调

节等直接决定了微生物对污染物的降解能力与代

谢途径[36-37]。前人在降解酶基因的发掘、鉴定、表

达方面已有相关研究基础，但是目前对蛋白水平上

降解酶行使生物学功能的分子机制认识不足。近年

来，快速发展的宏基因组、宏转录组及宏代谢组等

组学技术，结合新兴的基于代谢模型的计算机模拟

技术，可以追踪和定量预测土壤微生物信号分子、

代谢物的交换过程[38]，为深入理解原位复杂环境中

微生物群落对有机复合污染物的共代谢过程、代谢

互作机制提供了可能。稳定性同位素核酸探针技术

DNA-SIP（DNA-based stable isotope probing）联合

扩增子测序技术与宏组学技术，已经成为研究微生

物群落结构与功能相结合的最有力的工具，前者能

够将自然环境中的微生物与其功能直接相联系，清

晰地识别出复杂环境中的功能微生物；后者则能同

时获得微生物的物种分类和功能基因分布信息，在

发掘污染物降解基因方面具有较大的优势。目前国

内外研究者已利用这两种技术预测污染环境中菌株

间的互作关系，进而揭示微生物对单一污染物的协

同降解机制。研究[11]发现，具有降解功能的菌株与

其他菌株之间的协同代谢（代谢物质交换）显著提

高了除草剂阿特拉津的降解效率，揭示了阿特拉津

降解菌群的组成、功能与相互作用关系。以双酚 A

降解菌群为研究模型，研究者综合利用宏基因组学、

宏转录组学和目标代谢组学技术，通过纯菌分离验

证，破译了菌群中微生物个体在双酚 A 降解不同时

期中的作用及多个菌株之间的相互关系[13]。总体而

言，现有研究仍然主要集中于纯培养条件下单一降

解菌的代谢途径与降解机制。尽管目前关于微生物

菌群高效降解有机污染物的研究日益引起关注，但

关于菌群内的共代谢过程及机制尚处于起步阶段，

仅有的少数研究一般局限于人工构建的简单微生物

菌群。目前人们对实际有机复合污染土壤中微生物

群落对污染物的共代谢过程、不同菌株间的代谢互
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作关系、关键酶的催化机制的认识更是十分匮乏，

尚需进一步研究。 

1.3  高效降解合成微生物组的设计与构建 

高 效 降 解 合 成 微 生 物 组 （ synthetic microbial 

communities，SynComs）的设计与构建是实现有机

复合污染土壤微生物组修复的重要手段。合成微生

物组是基于合成生物学方法，以代谢通路模块化为

核心特征，构建具有特定功能的菌群，从而实现多

个菌株的分工与合作，在生物技术、环境修复等多

领域具有广阔前景[33，39-40]。合成微生物组基于自下

而上的“网络设计-组学构建-功能验证-参数学习循

环”策略，其设计和构建主要分为三个阶段：首先，

针对研究目的，运用合成生物学的方法设计模块化

代谢通路；其次，为每一个代谢模块匹配具有相应

功能的菌株；最后，建立人工合成的多菌株共存体

系，并实现对微生物代谢网络的精确调控，如合成

特定化合物、生产生物燃料、协助植物抗病、降解

有机污染物[11，39-41]。与单一菌株体系相比，合成微

生物组具有可定义性/模块化、高效性、鲁棒性（相

互作用的微生物对于外界环境的扰动具有一定的弹

性及抗性）、可预测性、可伸缩性、稳定性等特征[39]。

明确菌群中微生物菌株之间的交互作用关系（如共

生、竞争、捕食等）及代谢功能网络，是实现多菌

株代谢分工合作、构建合成微生物体系的基础。例

如，群体感应效应（quorum sensing，QS）是交链

微生物生态系统中细胞间交流的重要机制，涉及信

号分子（多肽、小分子和天然产物等）的产生和感

应。微生物菌株之间通过分泌、扩散和交换上述信

号分子，判断菌群密度和周围环境变化，当菌群数

达到一定的阈值后，启动相应一系列基因的调节表

达，激活细胞信号级联应答，以在群落水平上调节

微生物群体行为[42]。在污染土壤中，研究者基于已

知土壤中微生物群落结构、生态网络及功能等信息

定位关键控制节点，通过种群动态模拟、污染物转

化代谢模型、空间模型等对合成微生物体系的降解

功能微生物群落进行生态建模，设计并预测合成菌

群的代谢途径网络和相互作用，从而构建具有特定

环境修复功能的微生物群落[43]。虽然研究者已认识

到合成微生物组在污染环境修复领域中具有巨大的

潜力[10，43]，但是国内外应用合成微生物组修复污染

土壤方面的报道仍然非常有限[11]。Romero 等[44]采

用可培养和宏基因组方法，明确尾矿修复植物根际

微生物群落特征和互作特性，构建不同组合的合成

细菌菌群，并研究其促进植物生长、提高根际修复

效率的作用机制。Xu 等[11]首次基于污染土壤的微

生物菌群动态，通过多菌株代谢模拟，从头合成能

高效降解阿特拉津的微生物“队伍”，阐明合成微生

物种群之间协同去除土壤中阿特拉津的机制。可控

的实验室模拟生态系统可用来验证合成微生物组效

果，并结合机器学习算法、代谢通量分析、生态系

统建模等计算方法以进一步明确影响合成微生物组

互作和功能的主要驱动因素，从而反馈优化合成微

生物组设计。 

由于环境中存在大量难培养微生物，因此，仅

依赖于传统微生物富集培养法筛选获得的降解微生

物资源十分有限[45]。为了高效获得丰富、有降解活

性的合成微生物菌种库资源，磁性纳米颗粒分选、

微流控芯片微滴技术、kChip 等表型筛选方法不断

涌现，具有高效、快速、灵敏和准确等特点[46-48]。

磁性纳米颗粒具有较好的吸附性能和超顺磁性，因

此可作为可控性生物标记物，从原油污染土壤、水

体等环境样品中有效分离具有特定降解功能的微生

物[49-50]。磁性纳米颗粒分选具有不依赖微生物培养、

直接从环境样品中原位分离出目标微生物、分离过

程温和而不影响微生物活性及功能等优点[49]。微流

控芯片微滴技术是在微米尺度下，对生物样本或者

环境样本进行精确、高度均一的操控（制备、混匀、

融合、分割、孵育、检测、分选等），从而由复杂体

系中筛选目标物，具有超高通量、高灵敏度、定量

准确等特点，为合成生物学自动化、定向、高通量

筛选提供了重要的方法学基础[51]。Jiang 等[47]利用微

流控高通量单细胞培养板从多环芳烃污染土壤中分

离出多株高效降解微生物菌株。然而，目前关于高

通量筛选降解菌群的研究尚处于起步阶段，未来研

究应将该技术与人工合成微生物组相结合，应用于

有机污染土壤的生物修复研究中。 

1.4  有机复合污染土壤合成微生物组原位修复过

程、调控原理及生态安全性评价 

阐明合成微生物组原位修复过程与调控原理是

发展有机复合污染土壤微生物组原位修复方法的理

论依据。原位条件下，污染物的微生物转化过程受

水文地质条件、土壤理化性质等多因素的制约，修

复效率难以预测。因此，提高原位生物修复效率及

稳定性是污染土壤生物修复领域亟须解决的关键问
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题。相比单一菌株修复方法，合成微生物组以微生

物群体的代谢协同性及功能互补性为切入点[52] ，对

复合污染土壤环境具有更强适应性、高效性、模块

化、可控性、稳定性等特点[43，48，53]。目前关于合成

微生物组对土壤污染修复研究方面尚处于实验室阶

段，对合成微生物组的原位修复效果、生态网络作

用原理及定向调控机制研究较少。发展原位耦合强

化生物修复方法，提高微生物转化效率，成为定向

调控原位修复污染土壤的绿色、高效和可持续治理

的新策略。关于微生物修复强化研究目前主要针对

单一污染物，如通过调控碳、氮、硫、磷等生源要

素物质循环，协同植物根际微生物组，调节环境条

件（如土壤水分、温度、通透性）等方法[4，54]。植

物根际圈是污染物生物地球化学循环和微生物代谢

的重要界面微环境。植物根部可通过根际分泌物、

挥发性物质通讯等方式，募集并组装特定的根际功

能菌群，增加微生物功能冗余、增强种间互作、重

叠基因表达等方式以响应污染等环境扰动，维持污

染条件下植物和土壤系统的功能性及稳定性[54-55]。

因此，根际微生物组已成为土壤污染生物修复领域

的国际研究前沿，而国内此方面研究与国际水平差

距较大。研究者采用柳树、杨树等木本植物作为修

复载体，外源接种降解功能内生细菌或转基因菌株，

有效促进原位污染土壤中多环芳烃、三氯乙烯的去

除[56-58]。在模式修复植物柳树的研究中，宏基因组、

宏转录组等研究结果显示植物通过根际分泌物改变

根际微生物组组成、群落丰度及转录模式（相互作用

组，interactome），从而促进修复过程[59-60]。Thomas

等[54]采用稳定性同位素标记和宏基因组方法，揭示

在污染土壤中种植修复植物对根际不可培养型菲降

解微生物组的影响，揭示污染土壤中根际微生物组降

解污染物的复杂功能互作过程。未来研究亦需针对复

合污染土壤情况，拓展、加深合成微生物组修复与多

调控方法的耦合、协同强化机制等方面的研究。 

此外，系统研究生物修复技术的生态安全性及

关键影响因子，是科学评估污染土壤修复技术绿色

可持续性的重要环节。当多种污染物复合存在时，

会对土壤微生态造成更为复杂的生态效应。近年来，

生态风险评估效应研究已逐渐从物种水平转向更为

全面、系统的种群和生态系统水平分析[61]。当引入

的外源微生物具有高适合度并能在生态系统中扩散

时，易于造成土著种群更替并产生复杂生态效应，

如影响污染物转化和营养循环过程。相比实验室条

件下，原位自然环境中环境参数复杂多变，如气候

因素、水文地质条件、土壤理化性质、微生物因素

等，上述差异通常使得研究者难以预测外源微生物

菌剂的添加对生态系统结构及功能的影响[3]。因此，

探究原位生物修复过程中外源微生物组引入对土著

微生物区系（数量、多样性、群落结构）和生态系

统多功能性的影响并辨析关键影响因子[4]，是生物

修复技术生态安全性评估的重要组成部分[62]。相比

单纯的基于风险评估的方法，近年来研究者逐渐青

睐采用基于修复过程中全生命周期的可持续评价策

略[63-64]。该方法在满足地块环境功能、使用功能和

风险控制的基础上，综合地评价环境成本与收益，

从而优化修复方案并使修复净效益最大化[65-66]。因

此，未来研究需要构建有机复合污染土壤合成微生

物组修复过程的生命周期评估框架程序，为该技术

的生态安全性评估及修复方案优化提供科学依据。 

综上所述，当前土壤污染物微生物转化与修复

方法研究主要集中于微生物类群对单一污染物的响

应、适应机制及微生物的单一转化途径等方面，而

针对土壤中有机复合污染物的微生物组转化机制与

调控原理等领域研究基础较薄弱。未来研究应加强

以具有代谢协同性及功能互补性的微生物组为切入

点，通过宏基因组、宏转录组、稳定性同位素分子

探针、纳米二次离子质谱技术、计算机模拟（菌群

代谢模型、化学计量矩阵）等先进手段，系统深入

研究有机复合污染土壤中微生物组对复合污染物的

响应和演替规律，解析土壤微生物组对复合污染物

的共代谢过程和分子机制，构建并设计修复型合成

微生物组，揭示合成微生物组原位修复过程及耦合

强化修复机制，构建污染土壤合成微生物组修复过

程的生态安全性评估体系，为发展复合污染土壤绿

色可持续原位生物修复技术提供科学依据。 

2  研究展望 

针对我国重点区域污染土壤中复合污染突出、

修复效率不高、调控缺乏科学基础等问题，以我国

重点区域（长江经济带、京津冀等场地污染土壤；

珠三角、黄河流域、华北典型污灌区等农田污染土

壤）典型有机复合污染土壤为研究对象，选择典型

有机复合污染物（场地污染物：多环芳烃-氯代烃、
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多环芳烃-多氯联苯等；农田污染物：多环芳烃-多

氯联苯、农药-邻苯二甲酸酯、有机氯农药-多环芳

烃等）为对象，建议围绕有机复合污染土壤微生物

群落适应机制-微生物组转化过程-合成微生物组设

计构建-原位微生物组修复开展系统研究（图 1），应

重点开展以下研究： 

 

注：PAHs：多环芳烃；PCBs：多氯联苯；GC-MS：气相色谱-质谱联用法；HPLC-MS/MS：高效液相色谱-串联质谱法；DNA-SIP：

稳定性同位素核酸探针技术；NanoSIMS：纳米二次离子质谱技术。Note：PAHs：Polycyclic aromatic hydrocarbons；PCBs：Polychlorinated 

biphenyls；GC-MS：Gas chromatography-mass spectrometer；HPLC-MS/MS：Liquid chromatography-mass spectrometry；DNA-SIP：DNA 

Stable-isotope probing；NanoSIMS：Nano-scale secondary ion mass spectrometry. 

 
图 1  土壤中有机复合污染物微生物组转化机制与调控原理研究框架体系 

Fig. 1  Research framework of microbiome-mediated transformation mechanism and regulation principle of organic pollutants in 
co-contaminated soils 

1）研究典型区有机复合污染土壤微生物群落组

成、结构与多样性，探明不同类型有机复合污染土

壤微生物群落时序性演替规律；研究有机复合污染

土壤中微生物分子生态网络结构及拓扑特性，鉴定

微生物群落互作中关键微生物类群，并明确主要环

境影响因子；识别适应于有机复合污染土壤的指示

菌种，阐明不同功能微生物对不同有机复合污染物

的响应适应与协同进化机制。 

2）研究土壤中有机复合污染物微生物降解代谢

的功能基因、关键酶及代谢途径，探明土壤微生物

组对复合污染物的共代谢过程；构建有机复合污染

土壤微生物群落代谢模型，分析微生物类群间物质

交流、能量交换、信息通讯，揭示菌群代谢互作机

制；解析关键降解酶的酶学性质、底物识别与催化

机制，阐明关键酶行使降解转化功能的分子机制，

重构有机复合污染物的高效转化途径，揭示其微生

物组代谢网络。 

3）针对有机复合污染土壤的土壤条件和污染物
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类型，基于复合污染土壤中微生物分子网络结构及

污染物转化的原理，明确微生物生态修复网络的关

键控制节点；定向富集、分离污染土壤中高效降解

菌、核心功能微生物，建立降解菌群-辅助菌群菌种

资源库；结合基因组-关键酶-代谢特性网络关系设

计并构建降解性合成微生物组；研究合成微生物组

对有机复合污染物的降解特性和转化机制，优化微

生物组结构，构建有机复合污染物高效降解合成微

生物组。 

4）针对不同类型典型复合污染土壤污染特征及

微生物特性，研究合成微生物组对土壤界面有机复

合污染物原位转化生态网络关键控制节点的定向调

控过程，明确合成微生物组参与污染物转化过程的

主要影响因素，揭示合成微生物组对土壤中复合污

染物的修复机制；阐明不同调控措施（环境条件、

生源要素及根际强化等）对合成微生物组修复的协

同强化机制，评估合成微生物组强化修复方法的稳

定性和修复效率，建立污染土壤合成微生物组修复

过程的生态安全性评估体系，构建复合污染土壤原

位强化生物修复新方法。 

基于上述关键科学问题，未来研究应着重阐明

土壤中有机复合污染物的微生物组转化机制与调控

原理，阐明不同复合污染条件下微生物群落对复合

污染物的响应适应、协同进化机制，明确土壤中有

机复合污染物的微生物组转化过程与分子机制，设

计并构建针对有机复合污染物的修复型合成微生物

组，揭示多因素强化合成微生物组修复的调控原理，

构建有机复合污染土壤的微生物组修复理论，为土

壤有机复合污染过程研究与生物修复技术发展提供

新理论和新原理。 
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