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摘 要：如何有效地去除污染区农作物体内持久性有机污染物（POPs），以规避作物 POPs污染风险、保障农产品安全，实现污染土
壤的资源化利用备受国际关注。植物体内含有内生细菌（EB），其数量和种类丰富，且能重新定殖在目标植物组织的间隙或细胞内
部，促进植物生长、提高植物抗逆性，甚至减少植物体内 POPs含量。能否利用植物-功能 EB的微生态系统，从污染区植物体内获得
具有 POPs降解特性的功能 EB，并将其重新定殖在目标农作物中，进而降低作物体内 POPs含量、规避作物污染风险？本文综述了
农业生态系统中作物体内 POPs的污染现状及植物对 POPs的吸收调控作用，系统地评估了具有 POPs降解特性的功能 EB在目标
植物体内的定殖、传导及效能，阐释了功能 EB调控植物体内 POPs污染的作用机理，展望了功能 EB定殖在作物体内调控其 POPs
污染的优点及仍需解决的技术问题，旨在为利用植物-功能 EB的微生态系统规避作物体内 POPs污染风险、保障农产品安全和人
群健康提供新思路和途径。
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Abstract：Contamination of food-crops with persistent organic pollutants（POPs）poses a great concern to food safety because of their toxicity,
persistence, long-range transport and potential to bioaccumulate. Thus, how to avoid the residual of POPs in food -crops grown in POP-
contaminated areas is essential for ensuring the safety of agricultural products and human health. Plant-endophytic bacteria（EB）symbioses
are ubiquitous and have attained increasing acceptance as viable cleanup technologies to remove POPs in planta due to its low cost and being
environment-friendly. It has been indicated that functional EB can enhance plant growth, reduce plant disease, and stimulate plant resistance
to harsh external environments. Notably, certain functional EB can also lessen POPs accumulation in plants. However, the information is
limited regarding the impact of functional endophytic colonization on POPs biodegradation and biotransformation in food-crops. Aimed at the
problems, this paper reviewed the situation of crop contaminated by POPs in agroecosystems and its regulatory role in the transformation of
POPs. More importantly, the influence of endophytic colonization on the biodegradation and biotransformation of POPs in crop cells were
systematically estimated. The effectiveness of POPs biodegradation mainly depended on the abundance and activity of inoculated functional
EB in plant compartments. Additionally, the advances, challenges, and existing issues of functional EB for reducing the risk of food-crops
POP contamination were also prospected. These findings can be applied for utilizing endophytes to treat POPs in food -crops at POP -
contaminated matrices, with ultimate goal of protecting food security and human health.
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“万物土中生”，土壤是环境核心介质，是动物和

人群存活根本。由于工农业生产的迅猛发展，大量持

久性有机污染物（Persistent organic pollutants，POPs）
进入农业土壤环境系统并持续积累，引起土壤化学性

质、有机质含量和微生物区系等发生明显改变，导致

土壤环境总体质量趋于下降，进而对我国农业生态安

全和可持续发展造成严重的危害[1]。POPs释放到农业
土壤环境中，不仅可以被农作物摄取积累导致粮食减

产，也能够通过食物链传递危害动物和人群健康[2-3]。
虽然，关于 POPs引发的动物和人群健康风险危害多
与 POPs污染事故相关而非常态，但是，厘清农业土
壤环境中 POPs在土壤-植物之间的归趋和转化有助
于解决 POPs污染造成的农作物体内有机污染残留
问题。

目前，国内外研究者已经建立了平衡模型、动力

学模型和稳态模型等用于预测和评估植物吸收、积累

和代谢 POPs的功效[4-6]。普遍认为，POPs从土壤进入
植物体系主要包括 2种途径：即根系吸收和茎叶吸
收。根系从土壤固相中吸收解吸 POPs，并随蒸腾拉力
作用沿木质部向地上部位传导，其对亲脂性 POPs的
吸收与其辛醇-水分配系数、根脂肪含量呈正相关性，
与土壤有机质含量呈负相关性[5-6]。茎叶可以直接吸收
大气中 POPs，并通过扩散作用分配到植物亚细胞微
区，其吸收强度主要取决于 POPs的辛醇-气分配系
数、亨利系数、茎叶比表面积和脂肪含量[7]。因此，植物
摄取 POPs可看作是其在土壤-溶液-植物等各相介
质中连续分配作用的总和[4]。已有资料显示，植物吸收
POPs后能够通过功能化、轭合和区室化等作用降低
POPs对自身的毒害作用[8]；但是，仍然有大量的 POPs
残留在植物体内[9]。因此，采用何种技术手段调控植物
对 POPs的吸收积累和降解代谢，从而有效地规避植
物体内 POPs污染残留、加强农业食品安全评价仍然
是农业生态领域亟需解决的难点问题之一。

近年来，诸多研究表明植物微生态系统中含有数

量和种类丰富的功能内生细菌（Endophytic bacteria，
EB），其能重新定殖在目标植物的组织间隙或细胞内
部，促进植物生长、提高植物对有害环境的抵抗性[10-11]。
能否利用植物-功能 EB的微生态系统，从污染厂区
的健康植物体内分离、筛选出具有 POPs降解特性的
功能 EB，并将其重新定殖在目标农作物体内，进而有
效地去除作物体内 POPs、规避作物污染风险已经引
起国内外学者的广泛关注。与从其他环境介质中分离

的功能菌对比，从污染区植物体内筛选的具有 POPs

降解功能的 EB能够更好地适应植物体内环境、有可
能良好定殖并发挥降解效能。本文综述了农业土壤环

境中作物体内 POPs的污染现状及植物细胞对 POPs
的吸收转运和代谢机理，系统地阐释了功能 EB的最
新研究进展，剖析了功能 EB与宿主植物特殊的生态
关系，综合地评价了利用植物-功能 EB的微生态系
统解决农作物体内 POPs污染残留的技术体系，以期
为指导污染区粮食安全生产、规避作物 POPs污染风
险、保障食品安全和重新利用污染耕地资源等提供理

论依据和技术支撑。

1 植物对 POPs的吸收
1.1 植物 POPs污染现状及危害

植物可吸收积累农业生态系统中的 POPs，并由
食物网传递危害动物和人群健康。农业土壤环境中的

POPs主要来源于农药化肥使用、农业废弃物燃烧和
污水灌溉等，它们具有高毒、持久和难降解等特点[3，12]。
Fismes等[13]调查了工业污染区土壤中多环芳烃（Poly原
cyclic aromatic hydrocarbons，PAHs）进入作物体内的
迁移和转化过程，结果发现，煤气厂土壤中 PAHs呈
梯度分布，浓度变化范围为 4~2 526 mg·kg-1，农作物
能够摄取土壤中的 PAHs并迁移到地上部位，其浓度
变化范围为 0.2~2.7 mg·kg-1。表 1列举了不同农作物
体内 POPs的污染残留状况。由表 1可知，农作物如
青菜、水稻、西葫芦、南瓜和萝卜等对土壤中 POPs均
具有一定的摄取和积累能力，并可能通过食物网积

聚，对生态农业和人类健康构成潜在的危害。已有资

料表明，人类食用 POPs严重超标的农产品后，可能
引发急性中毒，而较少的 POPs在人体内长期蓄积滞
留也会引起诸多慢性疾病[20]。例如，POPs可在人体脂
质、胚胎及肝脏等处积累，其毒理学危害主要包括对

生物体的“三致”效应、干扰 DNA转录和复制以及对
生殖系统、内分泌系统和神经传导系统的损害等[21-22]。
我国作为农作物生产和销售大国，因误食高浓度

POPs 污染的农产品而引发的人畜中毒现象逐年攀
升，并因农产品中 POPs残留量超标而导致农作物销
售受阻。因此，如何有效地解决农产品中 POPs的污
染残留问题、保障农业的健康可持续发展亟待解决。

1.2 植物细胞的 POPs代谢
植物能够通过自我调控机制将 POPs 部分代谢

或分配到亚细胞微区中。根系从土壤中吸收 POPs
后，其不仅可以穿过细胞壁、细胞膜进入细胞液和细

胞器等亚细胞微区，也可以在植物蒸腾拉力作用下向
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表 1 不同污染土壤中农作物体内 POPs的残留浓度
Table 1 Comparisons of POPs concentration in crops from various contaminated soils

农作物 Crops 有机污染物 Organic pollutants 残留浓度 Concentrations 参考文献 References
青菜 氯戊菊酯 1.7 mg·kg-1 [14]
水稻 多氯联苯 >900 滋g·kg-1 [15]
西葫芦 多环芳烃 0.3~5.1 mg·kg-1 [9]
南瓜 p，p’-滴滴涕 28.3~2 900 滋g·kg-1 [16]
南瓜 多氯联苯 6.7~40 mg·kg-1 [17]
生菜 氯丹 440~21 155 滋g·kg-1 [18]
萝卜 多环芳烃 0~803 滋g·kg-1 [19]
菜心 芘 90~4 570 滋g·kg-1 [4]

植物茎叶传输[23]。植物茎叶吸收大气中的 POPs需要
通过气孔或表皮，该过程需要穿透气体和液体两个界

面[8]。植物摄取 POPs后，可以通过刺激植物细胞中一
系列生物化学和生理学进程来降低 POPs 对自身的
毒害作用[24]。该过程可以调控 POPs在植物亚细胞微
区中的分配行为，并通过木质化作用将其降解代谢为

次生代谢产物固定在植物细胞内，或被植物细胞内的

相关代谢酶系彻底矿化为 CO2和 H2O。
POPs在植物细胞内能够通过相关酶系的氧化、

还原和水解等反应形成亲水性活性官能团，如羟基、

羧基和氨基等。这些活性功能团化合物既可以被植物

体内的相关酶系深度氧化为 CO2 和 H2O（占整体
0.1%~5%），又能够与植物细胞内的内源性化合物（如
糖类、脂肪酸、蛋白质和氨基酸等）结合形成共价轭合

产物[8]。该类轭合产物分为可溶性组分和不可溶性组
分，它们通过区室化作用分别存储在植物液泡和细胞

壁中。例如，Sterling和 Balke[25]研究指出，细胞培养条
件下大豆可将除草剂苯达松羟基化形成 8-羟基-苯
达松，其能够与葡萄糖结合形成共价耦合产物；有机

氯农药在植物体内羟基化后，能够与葡萄糖和丙二酰

耦合残留在液泡中[26]。POPs在植物细胞内的氧化、转
移主要由植物体内氧化酶、还原酶、酯酶和去卤化酶

等多种代谢酶系共同控制。例如，谷胱甘肽-S-转移
酶能够诱导 POPs形成活性官能团化合物并与谷胱
甘肽耦合，从而减轻 POPs对植物自身的毒害作用[27]。
由此可见，采用相关技术手段调控植物体内 POPs的
降解酶系活性，有望增强植物对 POPs的代谢转移，
从而降低植物体内 POPs污染含量。
2 功能内生细菌

功能 EB作为植物微生态系统中的重要构成部
件，具有特殊的生态作用和广谱功效，可能用于调控

植物体内 POPs的降解代谢[10，28]。功能 EB不仅能够通
过自身的代谢作用产生生物活性物质（如吲哚乙酸、

铁载体、细胞分裂素、乙烯和赤霉素等）刺激植物生长

活动，也可以借助信号传导作用诱导植物体内相关酶

系的活性、提高植物对营养物质的摄取和利用率[29]。
此外，某些功能 EB也能够增强植物的抗逆性、诱导
植物产生防御系统抵抗病原菌侵害、甚至减少植物体

内 POPs的污染残留[10，28]。作为回报，宿主植物也能够
为功能 EB提供稳定的生态区位和大量的营养物质，
促进功能 EB的生长繁殖[10]。鉴于植物-功能 EB的协
同交互作用，有望从 POPs污染区的健康植物体内获
得具有 POPs降解特性的功能 EB，并将其重新应用
于目标农作物体内的定殖，从而提高作物产量、降低

作物体内的 POPs污染风险。
2.1 功能内生细菌的分离筛选及其在体外降解 POPs

研究者主要采用选择性富集培养方法，从 POPs
污染区的健康植物体内分离、筛选出具有 POPs降解
特性的功能 EB[28，30]，并结合功能 EB的形态学特征、
生理生化特性和 16S rRNA序列同源性分析，确定其
分类学地位。目前，已分离的具有 POPs降解特性的
可培养功能 EB 主要包括假单胞菌属（Pseudomonas
sp.）、红球菌属（Rhodococcus sp.）、肠杆菌属（Enter原
obacter sp.）、伯克氏菌属（Burkholderia sp.）和芽孢杆
菌属（Bacillus sp.）等，这些功能 EB具有广泛的开发
和应用价值[10，30-32]。例如，Zhu等[30]以 PAH为碳源和能
源，从小蓬草和三叶草体内分别获得 1株具有 PAHs
降解效能的内生寡养单胞菌（Stenotrophomonas sp.
P1）和假单胞菌 P3，证实植物可为功能 EB提供一个稳
定的生态区位。Sessitsch等[31]采用宏基因组学分析了水
稻根中功能 EB的多样性和作用功效，指出这些功能
EB具有降解代谢脂肪族芳香烃的潜力。Phillips等[32]从
植物修复污染区的多年生黑麦草体内获得多株具有

孙 凯，等：接种功能内生细菌降低作物体内 POPs污染
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图 1 功能内生假单胞菌株 Ph6-gfp在黑麦草根、茎和叶中定殖分布
Figure 1 Endophytic colonization of Pseudomonas sp. Ph6-gfp observed via gfp tagging show in plants

PAH降解特性的功能 EB，并采用 14C标记测定了功
能降解菌群对 PAH 的矿化作用，结果表明，该功能
内生群落能够有效地减少根际土壤中 PAH含量。

功能 EB在植物体外代谢 POPs的机制与环境微
生物降解 POPs相似。以 PAHs为模式 POPs，简单概
述功能 EB降解 POPs的关键酶系、代谢产物和作用
机理。其降解机理主要是在芳香环羟基化双加氧酶作

用下，使 PAHs苯环中 2个相邻碳原子羟基化，形成
顺-二醇，再经过多种酶系共同作用形成水杨酸或邻
苯二甲酸，之后经过邻苯二酚途径进入三羧酸循环，

最终彻底氧化分解为 CO2和 H2O[33]。功能 EB代谢PAHs
的过程与诸多降解基因或基因簇密切相关，这些基因

能够通过编码 PAHs的代谢酶系降解 PAHs。研究已
经证实，ahdA、bphA 和 PhnA 等基因是鞘脂菌属
（Sphingobium sp.）控制菲降解的关键基因[34-36]；nah基
因簇是编码假单胞菌降解 PAHs的一大类经典基因
簇[37]。基于以上分析可知，从 POPs污染区的健康植物
体内分离、筛选出具有 POPs降解功能的 EB能够在
宿主植物体外有效地降解 POPs。能否将具有 POPs降
解功能的 EB重新定殖在目标农作物体内，利用功能
EB在作物体内的特殊生态区位和广谱功效，规避作
物体内 POPs的污染风险？该想法已经得到国内外研
究者的广泛重视。

2.2 功能内生细菌降低目标植物体内 POPs污染
已有资料表明，从 POPs污染区的健康植物体内

筛选出具有 POPs降解特性的功能 EB，并将其重新
定殖在目标植物体内能够发挥特殊功效[38-40]。与从土
壤等介质中获得的 POPs降解菌对比，从植物体内筛
选的功能 EB能够更好地适应植物内部的环境、有望
良好定殖并发挥降解效能。目前，关于功能 EB在目
标植物体内定殖的研究方法主要包括浸种、灌根、伤

根、喷洒、涂叶和注射叶腋等[10]。植物接种功能 EB后，

其不仅能够定殖在初始的接种部位，也可以通过扩散

作用迁移到宿主植物的其他组织和器官内，主要定殖

位点是细胞间隙和维管束导管[10]。采用绿色荧光蛋白
（Green fluorescent protein，GFP）基因标记技术能够有
效地探寻功能 EB在目标植物体内的定殖动态和分
布情况。GFP包含特殊的生色官能团，当其受到蓝光
或紫光激发后，能量由 Ca2+激活光蛋白产生肉眼可见
的绿色荧光。如图 1所示，该技术提供了一种独特的
可视化表现型，能够用于多方位追踪和定位功能 EB
在植物体内的定殖分布[38]。此外，荧光共振能量转移
技术的应用也为检测功能 EB在宿主植物细胞内部
的定殖提供了新的追踪手段[41]。

鉴于功能 EB特殊的生态区位、良好的降解特性
和优越的定殖效能等优点，从 POPs污染的植物体内
分离、筛选出功能 EB并将其重新定殖在目标农作物
体内，有望针对性地解决作物体内 POPs的污染残留
问题，从而生产出绿色无公害化的健康农产品[10，28]。例
如，Sun等[42]从 PAHs污染的看麦娘体内获得 1株芘
降解功能内生葡萄球菌（Staphylococcus sp. BJ06）；该
菌不仅能够有效地定殖在植物体内促进植物生长，也

可以降低植物体内的芘浓度和积累量。另有研究证

实，将功能内生假单胞菌 VM1450定殖到豌豆体内，
该菌不仅可以规避 2，4-二氯苯氧乙酸（2，4-D）对豌
豆的毒害作用，也能够阻控豌豆对 2，4-D的吸收和
积累[43]。表 2总结了功能 EB重新定殖在目标植物体
内对植物体内 POPs降解代谢的影响。由表 2可知，
具有 POPs降解特性的功能 EB能够重新定殖在目标
植物体内，并有效地减少植物体内 POPs残留。因此，
植物-功能 EB的微生态系统可能用于规避农作物体
内 POPs的污染风险，保障农产品安全和人群健康。
功能 EB促进宿主植物代谢 POPs的效率与多种因素
密切相关，如植物和功能 EB种类、EB在植物体内的
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表 2 功能内生定殖增强植物细胞内 POPs的代谢
Table 2 Endophytic bacteria enhanced biodegradation of POPs in different plants

宿主植物 Host plants 功能内生细菌 Endophytic bacteria 有机污染物 Organic contaminants 降解率 Degradation rate/% 参考文献 References
黑麦草 Staphylococcus sp. BJ06 芘 30~44 [42]
豌豆 Pseudomonas putida VM1450 2，4-二氯苯氧乙酸 24~35 [43]

杂交杨树 Methylobacteriumpopulum BJ001 三硝基甲苯 60 [44]
小麦 Herbaspirillum sp. K1 多氯联苯 — [45]
黑麦草 Pseudomonas sp. Ph6-gfp 菲 10.3~66.5 [38]
三叶草 Comamonas sp. KD2 三呋喃 32 [46]
小麦 Serratia sp. PW7 芘 4.4~70.9 [47]
西葫芦 Stenotrophomonas sp. 滴滴伊 — [48]

定殖数量和活性、植物对携带 POPs降解基因的 EB
的选择能力和 POPs的理化特性等[28，30，32，40]。
2.3 功能内生细菌定殖在目标植物体内调控其 POPs
污染的机理

已有研究资料显示，功能 EB降解代谢植物体内
POPs的作用机理主要包括以下 4点：
（1）功能 EB直接降解作物体内 POPs。功能 EB

定殖在宿主植物的细胞间隙和维管束导管中，可以直

接利用植物体内 POPs作为唯一的碳源和能源进行
生长繁殖，也能够以共代谢的方式降解代谢植物体内

POPs[10，38，49]。例如，当缺乏共代谢酶诱导或维持细菌生
长的底物浓度较低时，功能 EB可以直接降解代谢宿
主植物体内的某些 POPs；而当存在共代谢酶诱导时
（由宿主植物的光合作用或二次代谢提供），功能 EB
能够利用植物体内的内源性有机物，以共代谢的方式

增强其对植物体内 POPs的降解效能，其降解机理与
功能 EB在植物体外代谢 POPs类似[38，50-51]。目前，可
以结合 DNA和稳定同位素标记技术鉴定功能 EB调
控的植物体内 POPs的转化产物。
（2）功能 EB 影响植物体内相关代谢酶系的活

性。功能 EB定殖在植物体内可能通过影响与植物体
内 POPs代谢相关的酶系活性，加快宿主植物和功能
EB 对 POPs的降解代谢潜能 [10，52-53]。植物体内代谢
POPs的关键酶系主要包括细胞色素 P450酶、谷胱甘
肽-S-转移酶、过氧化物酶、超氧化物歧化酶、多酚氧
化酶、硝基还原酶、酯酶和水解酶等，它们可以直接参

与植物体内 POPs的诸多代谢反应，调控 POPs在植
物体内的含量和分布[8]。盛月慧等[54]研究指出，黑麦草
体内不仅存在多种关键酶系能够氧化降解 PAH，也
存在数量可观的 PAH降解功能 EB；当植物受到 PAH
污染胁迫时，茎叶中过氧化物酶和多酚氧化酶活性以

及可培养功能 EB均有所响应，从而介导植物对 PAH

的应答反应。Weyens等[39]认为接种功能 EB能够影响
植物体内接触酶和超氧化物歧化酶活性，促使植物积

极应对污染物对自身的生物毒害作用。此外，功能 EB
也可以产生双加氧酶促进 POPs的苯环裂解，直接代
谢植物体内的 POPs[33]。由此可见，功能内生定殖能够
影响植物体内 POPs降解代谢的相关酶系活性，进而
减少植物体内 POPs的污染残留。如何评估功能内生
定殖对植物体内 POPs代谢酶的表达模式的影响仍
需深入研究。

（3）功能 EB降解基因的水平迁移。污染环境对
细菌的选择性筛选作用，导致环境中的细菌存在一定

程度的基因水平迁移现象，该过程有助于微生物群落

快速适应新的环境压力[55]。例如，Wilson等[56]从两种不
同地段分离、筛选出相同萘降解功能菌的降解基因，

分别属于 phnAc 和 nahAc，证实不同菌株间发生了降
解基因的水平迁移。在植物体内功能 EB也可能将有
益的抗性基因和降解基因水平迁移到其他土著内生

菌群中，进而提高整个内生菌群对污染物的降解代谢

功能[57]。Taghavi等[55]研究指出，利用含有 pTOM-Bu61
质粒编码的甲苯降解功能内生伯克氏菌Bu61接种杨
树，结果在杨树体内其他内生菌群中也检测到了

pTOM-Bu61基因的存在，表明甲苯降解 pTOM-Bu61
基因由伯克氏菌 Bu61水平迁移到其他内生菌群落
中，从而增强了整个内生菌群对甲苯的代谢效能。

Wang等[58]从玉米植物根部分离、筛选出多株具有苯
酚降解特性的功能内生假单胞菌和伯克氏菌，并证实

这些功能 EB的邻苯二酚-2，3-双加氧酶质粒基因能
够水平迁移到其他内生菌和根际细菌体内，促进整个

微生物群落对苯酚的代谢作用。因此，内生群落中的

基因水平迁移能够促使植物体内土著微生物获得新

的降解特性、提高整个微生物群落对 POPs的降解潜
能，从而增强植物体内 POPs的代谢效能。
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（4）功能内生细菌代谢基因的丰度和表达。研究
已经证实，重金属和有机污染物能够促进功能细菌相

关抗性和代谢基因在环境中的丰度和表达量[49，59-61]。
例如，Altimira等[62]研究指出，在 Cu污染的土壤中存
在由 copA 基因编码的多铜氧化酶，该酶可以促进细
菌产生 Cu抗性基因并大量表达；然而，在没有Cu污
染的土壤中并未发现该基因存在。由此可见，功能 EB
定殖在污染植物体内能够增加相关代谢基因的表达

丰度，促进植物体内重金属的解毒作用或 POPs的代
谢潜能。Siciliano等[63]研究了不同污染位点植物体内
功能内生菌群中相关代谢基因的表达量，发现在石油

烃污染的位点，植物体内可培养功能内生群落中烷烃

单加氧酶（alkB）基因型是土壤微生物群落中的 10
倍；而根际细菌群落提取的总 DNA 中萘双加氧酶
（ndoB）基因普遍高于土壤；在硝基芳香化合物污染的
位点，植物根中内生菌群 2-硝基甲苯还原酶（ntdAa）
基因普遍高于周围土壤；同样，从根中内生群落提取

的硝基甲苯单加氧酶（ntnM）基因是非根际土壤中的
14倍。这些结果清晰地表明植物受到有机污染物胁
迫时能够促进功能 EB相关代谢基因在植物体内的
大量表达。因此，将功能 EB定殖在 POPs污染的植物
体内有望促进其相关代谢基因的大量表达，从而增强

植物体内 POPs的降解代谢作用。
3 结论与展望

基于以上概括总结，从 POPs污染区的健康植物
体内分离、筛选出具有 POPs降解特性的 EB，并将其
重新定殖在目标农作物体内，能够规避作物体内

POPs的污染残留风险。该方法具有操作简便、经济有
效、环境友好和无二次污染等优点，有望为防控土壤

POPs污染、消除作物体内 POPs污染风险、保障污染
区农产品安全和人群健康等提供一种新型的绿色环

保技术，具有较大的开发空间和应用价值[28，38，49]。然
而，该方法仍需要解决以下几个技术问题：

（1）农作物吸收、代谢 POPs的过程中，可通过区
室化作用将 POPs及其代谢中间体分配到各个亚细胞
组分中。功能 EB定殖在宿主作物的维管束导管、细胞
间隙或细胞内部，可能改变 POPs在作物体内的亚细胞
分配行为和代谢途径。因此，尝试从亚细胞水平剖析功

能 EB定殖在农作物体内调控其 POPs的亚细胞分配
和代谢产物分布的影响，并阐明其作用机理至关重要。

（2）定殖方法能够显著地影响 POPs降解功能EB
在目标农作物体内的定殖分布、数量变化及其对植物

体内 POPs的降解效能[10，64]。选择不同的定殖方式，如
灌根、浸种、浸根和涂叶等，明确不同定殖方法对功能

EB在目标农作物体内的定殖规律及其对农作物体内
POPs降解代谢的影响，从而根据实际情况优选出最
佳的定殖方法用于规避 POPs污染区作物体内有机
污染风险。

（3）采用宏基因组学，将与 POPs 代谢相关的功
能基因转移到土著 EB或作物基因组中，构建出高效
基因降解工程菌或作物，从而达到有效规避作物体内

POPs污染的目的[65-66]。与接种外源功能 EB相比，该
技术不仅避免了外源功能 EB与不同宿主作物之间
存在的特异性选择现象，也增强了土著 EB或作物自
身对 POPs的降解效能，有望在大规模的农业污染区
域得到广泛应用。
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