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摘  要：滨海湿地是重要的蓝碳生态系统，在调控气候变化、保护生物多样性等方面起着不可或

缺的作用。微生物是生物地球化学循环的重要驱动者，通过耦合碳、氮、硫等循环维持生态系统

功能和稳定。合成微生物生态学旨在揭示微生物互作机制和环境应用。本文针对滨海湿地关键问

题，聚焦合成微生物生态学理论研究，前瞻降低温室气体与增加碳汇微生物组工程在滨海湿地的

应用，为缓解全球气候变暖提供科技支撑。 
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Abstract: Coastal wetlands are crucial blue carbon ecosystems and play an indispensable role in 
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regulating global climate change and preserving biodiversity. Microorganisms are key drivers of 
biogeochemical cycles, maintaining ecosystem functions and stability by coupling carbon, 
nitrogen, and sulfur cycles. Synthetic microbial ecology aims to understand microbial interaction 
mechanisms and environmental applications. In view of the critical issues in coastal wetlands, 
this paper focuses on the theoretical studies of synthetic microbial ecology and explores the 
applications of microbiome engineering in reducing greenhouse gas emissions and enhancing 
carbon sinks, providing scientific and technological support for mitigating global climate change. 
Keywords: coastal wetlands; synthetic microbial ecology; microbiome engineering; greenhouse 
gas; carbon sink 
 
 
 

湿地是人类生存所必需的，我国湿地总面

积达 1 210 万 hm2，包括滨海湿地、河口湿地、

湖泊湿地、河流湿地、沼泽湿地、泥炭地、人

工湿地和复合湿地等 [1]。滨海湿地是介于海洋

和陆地生态系统之间的过渡区域，具有生物多

样性高、好氧厌氧交替、有机质丰富等特色，是

物质转换和能量流动的敏感带，在调节气候变

化、维持水量平衡、净化水源、保护生物多样性

和生态碳汇等方面发挥着关键作用[2-3]。滨海湿

地是甲烷(CH4)和氧化亚氮(N2O)的重要来源之

一，它们的相对全球变暖潜能值(global warming 
potentials, GWP)分别是二氧化碳的 28 倍和 265 倍，

特别是工业革命以来，CH4 和 N2O 排放量不断

增加，加剧了全球变暖[4]。滨海湿地也是二甲基

磺酰基丙酸酯(dimethylsulfoniopropionate, DMSP)
和二甲基硫醚(dimethyl sulfide, DMS)的代谢热

点区域，DMSP 是 DMS 的前体。DMS 作为一

种挥发性有机硫化合物，是云凝结核的主要前

体，可影响气候变化，缓解温室效应[5]，被称

为“冷室气体”，但其在滨海湿地的生态贡献不

清。其次，滨海湿地碳汇潜力巨大，碳储存   
速率达陆地森林 10 倍以上，每年可埋藏碳达

116 Tg，占海洋碳埋藏量的 50%以上，而且随

着海平面上升仍具有很强的碳封存能力[6]，但

全球气候和环境变化对其影响认知不足。微生

物参与了滨海湿地温(冷)室气体产生、碳汇形成

等关键生态环境过程，是碳、氮、硫等生物地

球化学循环及其耦合的驱动者与生态系统功能

的重要调控者[3]，可为应对上述挑战提供新的

策略和方案。然而，微生物-微生物、微生物-
环境之间的互作及其对生态系统功能的影响机

制尚不清楚，阻碍了滨海湿地治理技术的发展

和应用。因此，滨海湿地微生物生态学理论与

方法研发具有重要的理论和实际意义。 
最近，合成微生物生态学作为一门新兴且

发展迅速的学科，旨在理解微生物互作的基本

原理，并通过构建合成微生物群落，为滨海湿

地治理提供科学与技术支撑[7]。一方面，合成

微生物生态学通过构建低复杂性、高可控性和

可重复性的合成群落，解析不同生物基因型之

间动态相互作用原理和规律，揭示其互作机制，

丰富滨海湿地微生物生态学理论[8]。另一方面，

合成微生物生态学通过自下而上或自上而下的

合理设计，构建高效、适应性强且稳定的合成

群落，可为滨海湿地微生物组工程及应用提供

技术支撑 [8]。由于滨海湿地具有好氧厌氧交替

和盐度波动等特点，因此，在构建合成微生物

群落时需要考虑其对滨海湿地环境的适应性和

稳定性。微生物环境适应性机制主要包括生境

适应性、代谢互补性、特异环境耐受性与遗传

水平适应性(如基因突变和水平基因转移)等，而

微生物稳定性机制主要包括群落多样性、功能
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冗余性与微生物间的相互作用等[9-10]。研究发现

从湖泊沉积物中分离到了适应高盐低氧的微生

物 Halanaerobium hydrogenoformans，同时在滨海

湿地和内陆盐碱地中分离了 4 株嗜盐古菌[11-12]，

为进一步挖掘滨海湿地微生物资源(如兼性好/
厌氧微生物、耐盐微生物)提供基础。前期研究

表明，多样性高的合成反硝化微生物群落具有

较高生产力、反硝化速率和稳定性[13-14]；合成

微生物群落可通过增强养分循环、促进植物生

长和增强盐碱土壤健康[15]、强化细菌群落功能

和改善沙漠化土壤[16]。尽管合成微生物群落在

滨海湿地的应用尚未见报道，我们将来在滨海

湿地合成群落构建中必须选择合适的微生物资

源(如氧气和盐度适应范围广的菌株)、应用科学

设计理念(如群落多样性和互作机制)、实验验证

与优化组合(如不同环境条件下群落表现)及长

期进化与分析(如基因表达与突变)，从而确保其

在滨海湿地环境的适应性和稳定性。 
前期研究通过人工构建的简单微生物群落

进行时间序列分析，开发了预测模型，揭示了

微生物互作是决定微生物群落稳定性与组装过

程的主要驱动因素[17]；Xu 等设计使用阿特拉津

降解微生物以及其他 4 种非阿特拉津降解微生

物合成群落以增强阿特拉津的生物降解 [18]；

Hiis 等利用有机废物作为底物和载体，筛选出

能 在 土 壤 中 生 长 的 N2O 呼 吸 细 菌

Cloacibacterium sp. CB-01，并减少 50%−95%的

N2O 排放[19]；产生 DMSP 的微藻和细菌之间的

共培养表明，靠近微藻表面的细菌裂解途径基

因表达增加[20]。我们也通过构建合成硝化微生

物群落，揭示了不同类型的硝化菌的生态位分

化和潜在互作机制[21]。因此，合成微生物生态

学在应对滨海湿地关键问题(如温/冷室气体排

放、碳汇等)潜力巨大，急需深入研究。 
针对以上滨海湿地关键问题，我们提出了

微生物资源-模型与群落构建-实验验证-长期进

化与分析的总体研究思路，滨海湿地合成微生

物生态学的研究主要包括 4 个方面(图 1A)。(1) 
微生物资源：利用不同类型的生长培养基、选

择性富集与稀释灭绝结合、诱饵法和培养组学

等方法富集分离滨海湿地甲烷氧化菌、N2O 还

原微生物、DMSP/DMS 产生微生物、固碳微生

物等，通过分子生物学和高通量测序等技术表

征全基因组菌株或简单微生物群落，构建微生

物菌种资源库及其基因组数据库。(2) 模型与群

落构建：利用单菌基因组信息、生理生化特性

及其与其他微生物的互作网络和时空动态等方

法建立数学模型，如基因组规模代谢模型

(genome-scale metabolic models, GEMs)，构建不

同组成的合成微生物群落，并模拟和预测其微

生物组性能。(3) 实验验证：通过优化培养条件、

控制微生物丰度和代谢产物等技术，在不同培

养条件下测定合成群落的生长、基因丰度和表

达，揭示其互作机制，从而选择优势组合群落，

进一步优化培养条件和强化群落功能。(4) 长期

进化与分析：通过分子生物学和多组学等方法

监测长期进化的微生物群落的物种丰度、组成和

动力学、群落生产力和功能、基因表达、蛋白/
酶活性、代谢产物等，揭示其对环境的适应性、

稳定性和高效性，并进一步通过实验室长期进化

和评估获得高效且稳定的合成微生物群落。 
通过实验室评估获得优化的合成微生物群

落，经过中试并在滨海湿地(如红树林、盐沼、

海草床)进行示范应用。聚焦降低 CH4 和 N2O
排放、增加 DMS 产生和增强碳汇的合成微生物

群落，实现滨海湿地微生物组工程(图 1B)，具

体策略包括降低 CH4 排放、降低 N2O 排放、增

加 DMSP/DMS 产生和增加碳汇。(1) 降低 CH4

排放：(i) 抑制产甲烷微生物的生长或活性，减

缓有机质转化为 CH4 的过程[22]；(ii) 增加甲烷 
 
 



 

 

 

4476 YANG Xinlei et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2024, 64(12) 

 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516 

 

 
 

 

图 1  合成微生物生态学研究框架(A)与滨海湿地微生物组工程概念图(B) 
Figure 1  A schematic framework of synthetic microbial ecology studies (A) and microbiome engineering 
(B) in coastal wetlands. AOA: Ammonia-oxidizing archaea; AOB: Ammonia-oxidizing bacteria; NOB: 
Nitrite-oxidizing bacteria; Comammox: Complete ammonia oxidization; NosZ: N2O reductase; DMSP: 
Dimethylsulfoniopropionate; DMS: Dimethyl sulfide; DMSO: Dimethylsulfoxide; BP: Biological pump; 
MCP: Microbial carbon pump; MICP: Microbially induced carbonate precipitation; RDOC: Recalcitrant 
dissolved organic carbon.  
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氧化的电子受体(如氧气、硝酸盐、亚硝酸盐、

N2O、硫酸盐、金属离子等)，促进 CH4 氧化，

从而降低 CH4 排放[23]；(iii) 促进 CH4 转化成有

机质[24]。(2) 降低 N2O 排放：(i) 促进全程氨氧 
化(complete ammonia oxidization, comammox)
过程，减少 N2O 的产生[25]；(ii) 增强氧化亚氮

还原酶(N2O reductase, NosZ)的活性，促进 N2O
还原为 N2

[19]；(iii) 加入硝化抑制剂阻断硝化过

程，从而阻止 N2O 的生成[26]；(iv) 富集分离快

速消耗或不产、少产 N2O 的微生物，构建合成

微生物群落，并应用于滨海湿地，从而降低 N2O
的产生[19]。(3) 增加 DMSP/DMS 产生：(i) 增
加滨海湿地产生 DMSP/DMS 微生物群落的丰

度和活性[3]；(ii) 增加微生物 DMSP 裂解酶活

性，促进 DMSP 向 DMS 的转化[27]；(iii) 抑制

DMSP/DMS 转化为 CH4 的过程[28]。(4) 增加碳

汇：(i) 通过增强特异微生物类群丰度，如伯克

霍尔德氏菌目(Burkholderiales)，利用生物泵作

用增加碳储存[29]；(ii) 通过微生物碳泵作用，

增加惰性有机碳(recalcitrant dissolved organic 
carbon, RDOC)形成[30]；(iii) 通过硫酸盐还原过

程和碳酸盐泵作用，形成碳酸盐沉淀，从而增

加碳汇[31]。 
综上所述，合成微生物生态学正在迅速发

展，滨海湿地对社会经济的可持续发展起着关

键作用，但面临着全球气候变化条件下的多种

挑战，如温室气体释放增加和碳储存降低等，

而合成微生物生态学与微生物组工程有望为应

对这些挑战提供新的策略。首先，我们可结合

传统微生物富集分离技术与多组学技术(宏基

因组学、宏转录组学、宏蛋白组学和宏代谢组

学)，获取微生物资源。其次，在基因、蛋白和

代谢产物水平上阐明微生物群落多样性、组成、

结构、功能、互作与进化特征，从而精准设计

与构建合成微生物群落，并实验验证其在滨海

湿地环境中的适应性和稳定性。可以预期，机

器学习和人工智能将在滨海湿地合成微生物功

能菌株筛选和识别、合成群落模拟与构建、微

生物-微生物与微生物-环境互作机制和微生物

组工程中应用潜力巨大，可为降低温室气体排

放和增加碳汇提供科学与技术支撑。 
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