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摘 要：多环芳烃(polycyclic aromatic hydrocarbons, PAHs)在环境中分布广泛，且具有显著的生态

和环境毒理效应，因此，对 PAHs 污染场地的治理与修复备受关注。微生物降解作为多环芳烃污

染的修复的方式之一，具有成本低、效率高、环境友好等诸多优点。相较于传统的单一菌株降解

方法，共培养微生物体系通常展现出更优的降解效果，具有更强的适应性和抗逆性。本文综述了

降解多环芳烃的共培养微生物的菌株种类及其降解机理，并指出了构建共培养体系的策略及不同

微生物组合，为共培养微生物菌群应用于有机污染环境的生物强化修复提供了参考。
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Abstract: Polycyclic aromatic hydrocarbons (PAHs) are widely distributed in the environment and 
have ecological and environmental toxicological effects. Therefore, the treatment and remediation 
of PAH-contaminated sites have attracted much attention. Microbial degradation, as one of the 
remediation methods for PAH pollution, has the advantages of low cost, high efficiency, and 
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environmental friendliness. The co-cultured microbial system usually has better degradation effect, 
stronger adaptability, and greater resistance to stress than single strains. This paper reviews the 
microbial species and mechanisms of co-cultured microorganisms for degrading PAHs and points 
out the strategies for constructing co-culture systems and different microbial combinations, hoping 
to provide reference for the application of co-cultured microbial flora in the remediation of 
organically polluted environments.
Keywords: co-culture; microorganism; polycyclic aromatic hydrocarbon; degradation mechanism

多环芳烃 (polycyclic aromatic hydrocarbons, 

PAHs)是一种广泛存在于环境中的持久性有机污

染物，具有显著的遗传毒性、致突变性和致癌

性，同时对免疫系统也有强烈的抑制作用[1-2]。

由于其对人类健康和生态环境的潜在威胁，必

须采取定期监测策略，并研究有效的环保方法

来清除或降解环境中的 PAHs 残留。然而，

PAHs 的难降解性、持久性和非反应性使得传统

的理化技术难以有效去除。相较于物理和化学

方法在处理 PAHs 时面临的高成本、操作复杂以

及可能对环境造成的二次污染等局限性，微生

物降解技术以其高效、环保、低成本和可持续

性等优势，在 PAHs 污染降解领域得到了广泛

应用[3-4]。

利用细菌、真菌和藻类等微生物对污染场

所的多种污染物进行生物降解已成为当前研究

热点[5-7]。Kumari 等[8]评估了 5 种不同菌种降解

PAHs 的能力，其中，铜绿假单胞菌(Pseudomonas 

aeruginosa) IITR48 在 45 d 内对 3.5 mg/L 菲和

6.5 mg/L 苯并[b]荧蒽的降解率分别为 67.1% 和

61.2%。Arun 等[9]研究了担子菌真菌和假单胞菌

属的共培养物，观察到共培养的重要性，杂色

云芝与假单胞菌共培养对芘的降解效率高达

93.7%。由此可见，单个菌株对 PAHs 的修复效

果有限，其生物降解潜力受到 PAHs 的细胞毒性

效应、不利的环境条件和生物代谢限制的影响。

与单一菌株相比，共培养菌株在 PAHs 的生物降

解中更具前景，通过菌株间的相互作用交换营

养物质和代谢产物，从而直接提高菌株的生长

活性或间接增强其降解能力，克服了单一菌株

在 PAHs 降解中的局限性[10-11]。

构建 “共培养体系” 是一种有效降解和去除

PAHs 的新治理策略。本文基于 “胁迫条件下共

栖体系 ” 的概念，概述了共培养微生物降解

PAHs 的研究现状，重点阐述了共培养微生物降

解有机污染物的组合体系和降解机理，旨在为

共培养微生物菌群应用于有机污染环境的生物

强化修复提供有效手段，以及优化共培养微生

物组合的科学参考。

1　　PAHs 胁迫条件下微生物多样胁迫条件下微生物多样

性分析性分析

Liu 等[12]研究表明，包括细菌、真菌和藻

类在内的多种微生物对 PAHs 具有耐受或降解

作用。这些单一菌株均具有形成共培养体系的

潜力。因此，通过构建混合菌株将具有共栖关

系的菌群作为共培养体系，可以促进这些微生

物之间的相互作用，从而实现 PAHs 的高效

降解。

1.1　细菌

细菌因其快速适应性、活力、多样性和形

成较低毒性代谢中间体的能力，在 PAHs 的生物

降解中具有广阔的应用前景[13]。例如，不动杆

菌属[14]、红球菌属[15]和芽孢杆菌属[16]等细菌物

种显示出对高分子量 PAHs 的有效利用。然而，

更多独立的细菌种类只能利用低分子量 PAHs，
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但在共培养条件下，观察到能够降解高分子量

的 PAHs[16]，这表明不同的细菌具有不同的代谢

能力来利用或转化特定的 PAHs。因此，根据具

体情况，细菌可以单独使用，也可以混合使用。

与单个微生物相比，混菌体系更容易在高分子

量 PAHs 胁迫下生存。例如，不同细菌(包括假

单胞菌、芽孢杆菌和棒状杆菌)的共培养可降解

77% 的烃类物质[17]。Patel 等[18]通过微生物群

落介导的方式，对一处老化的污染场地中的

500 mg/L 高分子量 PAHs 进行了降解研究。尽

管与单个培养物相比，菌群在降解方面更有潜

力，但选择合适的微生物菌群需要深入了解组

合菌群网络中每个微生物的性能。

1.2　真菌

真菌具有将 PAHs 共同代谢成几种氧化化合

物的能力[19]，在减少土壤中高分子量 PAHs 的含

量以及降低 PAHs 毒性方面具有独特的优势。根

据对 PAHs 不同的代谢途径，真菌可分为木质素

降解真菌和非木质素降解真菌[4]。已知来自担子

菌科的白腐菌是 PAHs 的有效降解剂[20]，它可以

使菲和蒽被完全降解。例如，灵芝 CCG1 对芘

和菲的降解率分别达到 99.58% 和 99.65%，杏鲍

菇 F032 和黄孢原毛平革菌对荧蒽和菲的降解效

率也分别高达 95.00% 和 92.77%[21-23]。真菌还能

够通过菌丝体的吸附作用将环境中的 PAHs 富集

到菌体表面，进一步提高其降解效率；然而，

真菌降解 PAHs 的途径取决于特定的真菌种类和

环境条件等因素[24]。Esteves 等[25]研究发现合成

细胞色素 P450 单加氧酶类的真菌会导致环氧化

物的产生，这种芳环氧化物是 PAHs 代谢的第一

个产物，然后通过环氧化物水解酶水解成反式

二氢二醇[26]，在共培养条件下可以被其他菌株

利用并继续降解。由此可见，这类真菌可与其

他微生物构成共培养体系，进行 PAHs 的初始氧

化，从而促进 PAHs 的高效降解。

1.3　藻类

与细菌和真菌降解 PAHs 相比，关于微藻降

解 PAHs 的研究相对较少。微藻是水生环境中的

主要初级生产者，在决定环境中 PAHs 的命运方

面发挥着重要作用[27]。许多微藻菌株被发现具

有代谢萘、蒽、菲、苯并芘和其他 PAHs 的能

力。例如，海洋硅藻(Skeletonema costatum)和小

球藻(Chlorella vulgaris)对 PAHs 及原油的降解有

显著效果[28]。经鉴定，海洋蓝藻 Agmenellum 

quadrupicatum PR-6 在光合自养生长条件下能将

菲分解为其副产物 1-甲氧基菲和菲反式-9,10-二

氢 二 醇[29]。 罗 丽 娟[30] 研 究 了 羊 角 月 牙 藻

(Selenastrum capricornutum) 对 PAHs 的降解行

为，发现羊角月牙藻对低分子量 PAHs 主要采

用单加氧酶系统进行代谢，对高分子量 PAHs

主要采用双加氧酶系统进行代谢。Lei 等[31]使

用微藻物种，如小球藻、扁盘栅藻、四尾栅藻

和羊角月牙藻，在 1 周内测定了荧蒽、芘或两

者的混合物的生物修复率，发现 C. vulgaris 和

S. capricornutum 对 PAHs 的去除率分别达到

78% 和 48%。对于水体中存在的有机污染物，

研究表明藻菌联合体可以实现对 PAHs 的高效降

解，其原理是藻类利用光合作用产生氧气和有

机物，这些被细菌利用从而提高代谢 PAHs 的能

力[32]。因此，近年来有更多的研究者针对藻菌

共培养体系高效降解 PAHs 进行研究。

2　降解　降解 PAHs 的微生物共培养的微生物共培养

体系体系

2.1　共培养体系构建原则

在污染环境中，高分子量 PAHs 由于其低水

溶性和生物可利用性，进一步限制了微生物对

这些化合物的有效利用[26]。因此，构建共培养

体系以提高 PAHs 的降解效率成为研究热点，其

核心目的在于通过不同微生物之间的代谢分工
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和协同作用[33]，促进微生物间的相互作用，使

得一种微生物转化 PAHs 产生的代谢中间体可以

被其他微生物进一步利用[34]，同时，共培养体

系容易让菌株接触其他化学信号，从而诱导多

种酶的产生，而在单菌培养中可能缺少这些信

号分子[35] (图 1)。

因此，在构建共培养体系时，需要综合考

虑 PAHs 底物的不同特点、不同单菌的生长状况

及其对降解的贡献能力，以及微生物间的特定

相互作用。通过对文献中报道的共培养体系与

多组学研究成果的综合分析，本文归纳总结了

共培养微生物的多种组合模式，包括具有共代

谢作用的细菌-细菌体系[10]，能够共栖生长并诱

导多种酶产生的真菌-真菌体系[36]，具有种间协

同作用的真菌-细菌体系[37]，以及互利共生关系的

藻类-细菌体系[38]。通过科学合理地选择能够发挥

微生物间特定相互作用的菌株进行共培养构建，

可以显著提高 PAHs 的降解效率和矿化程度。

2.2　共培养微生物组合

在构建共培养体系时，根据上述构建原则

及菌种类别的不同，可以分为细菌共培养体系、

真菌共培养体系、细菌-真菌共培养体系以及细

菌-藻类共培养体系。这些微生物通过不同的代

谢途径和相关酶系共同作用，实现对 PAHs 的有

效降解(表 1)。

2.2.1　细菌-细菌共培养体系

在 PAHs 的生物修复过程中，细菌被视为碳
图1　共培养微生物间的相互作用

Figure 1　Interactions between co-cultured microorganisms.

表1　降解PAHs共培养微生物的组合

Table 1　Composition of co-cultured microorganisms for degrading PAHs

微生物
Microorganism

细菌
Bacteria

真菌
Fungus

真菌-细菌
Fungus-bacteria

藻类-细菌
Algae-bacteria

物种
Species

Mycobacterium sp. PO1
Mycobacterium sp. PO2

Rhodococcus sp. WB9
Mycobacterium sp. WY10

Pleurotus ostreatus PO-3
Penicillium chrysogenum MTCC787

Paeruginosa sp. PA06
Achromobacter sp. AC15

Scedosporium sp. ZYY
Acinetobacter sp. Y2

Ascomycota sp.
Bacillus sp.

Chlorella sp. MM3
Rhodococcus wratislaviensis 9

Selenastrum capricornutum
Mycobacterium sp. A1-PYR

污染物类型
Pollutant
type

芘
PYR

菲
PHE

苯并芘
BaP

芘
PYR

多环芳烃
PAHs

苯并芘
BaP

菲、芘、苯并芘
PHE, PYR, and BaP

芘
PYR

初始浓度
Initial
concentration

100 mg/L

100 mg/L

−
600 mg/L

1 667.33 µg/L

30 mg/L

10 mg/L

10 mg/L

降解率
Degradation
ratio (%)

100.0

93.0

86.1

74.6

60.0

76.12

100.0

100.0

参考文献
References

[39]

[40]

[41]

[42]

[43]

[44]

[45]

[38]
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氢化合物降解的关键微生物[46]。与单一细菌相

比，混合细菌群落能够在生物修复过程中展现

出更高的多样性、丰富的碳代谢途径以及更强

的抗逆性，因此被广泛应用于污染场所[47]。通

过多底物富集方法从焦化废水厂的活性污泥中

开发出的混合细菌群落，能够在不同的环境条

件下(如初始浓度、温度、pH 值、盐度等)有效

降解 PAHs[48]。 Raquel 等[49] 证实了细菌群落

BOS08 在 5−15 ℃低温条件下对 PAHs 的降解能

力。王重阳[50]研究了高盐环境下 PAHs 的降解情

况，发现在 10% 盐度下富集得到的嗜盐 PAHs

降解菌群 CY-1，能够在 3%−20% 盐度下完全去

除体系中 100 mg/L 的菲，表明混合细菌在

PAHs 污染场地具有较高的适应性和多样性。细

菌通过双加氧酶和单加氧酶等酶系在有氧条件

下对 PAHs 进行降解，而共代谢作用在不同细菌

之间酶系的特异性上起到了关键作用，从而影

响 PAHs 的降解效率和途径[16]。Sakshi 等[51]使用

RT-qPCR 证实了萘双加氧酶 NAH 和儿茶酚

2,3-双加氧酶 C23O 在 2 株细菌降解混合 PAHs

过程中的基因表达差异：与食吡啶红球菌

(Rhodococcus pyridinivorans)相比，C23O 基因在

黄色考克氏菌 (Kocuria flava)中的表达量高出

6.02 个对数级，而 nah 基因在吡啶红球菌中的

表达量则比黄色考克氏菌高出 7.9 个对数级，证

实基因表达的差异可能与细菌对 PAHs 的代谢途

径有关。Zhong 等[10]将分枝杆菌(Mycobacterium 

sp.) A1-PYR 与鞘氨醇单胞菌(Sphingomonas sp.) 

PheB4 混合培养 7 d，降解了 50% 的芘。在降解

过程中，菌株 A1-PYR 降解芘产生的代谢物 4-

羟基菲被菌株 PheB4 作为共代谢底物，在混合

培养中快速生长，进而增强了相关酶活性并促

进了芘的降解[10]。以上研究表明，混合细菌通

过共代谢底物刺激微生物中相关功能酶，提高

了对污染物的去除能力。因此，可以利用共代

谢底物来调节细菌间的协作和共生关系。例如，

当添加蒽作为共代谢底物时，土壤中细菌共生

网络的模块性显著增强，表明细菌物种间以共

生关系为主，这种共生关系有助于促进污染物

的矿化[52]。

2.2.2　真菌-真菌共培养体系

真菌-真菌共培养降解 PAHs 的体系包括木

质素降解真菌和非木质素降解真菌两类，它们

能够有效去除高分子量 PAHs。木质素降解真菌

能够利用胞外酶裂解 PAHs 的芳香环，与细菌胞

内酶相比，真菌分泌的用于木质素异化的胞外

酶更有利于催化土壤中的 PAHs 的早期降解[53]。

Bhattacharya 等[41]研究了糙皮侧耳 PO-3 的纯培

养物以及与细菌和非担子菌真菌的共培养物对

苯并 [a]芘的降解程度，与纯培养的糙皮侧耳

PO-3 (降低率为 64.3%)相比，糙皮侧耳 PO-3 与

产黄青霉(Penicillium chrysogenum) MTCC787 和

铜绿假单胞菌(Pseudomonas aeruginosa) MTCC1688

的共培养物对苯并[a]芘的降解率分别为 86.1%

和 75.1%；薄层色谱 (thin-layer chromatography, 

TLC)分析结果表明，糙皮侧耳 PO-3 可将苯并[a]

芘转化为极性代谢产物。由此可见，PO-3 先将

苯并[a]芘氧化为具有更高生物利用度且极性更

强的代谢物，然后供细菌和其他非木质素分解

真菌利用，从而促进苯并[a]芘的降解。Bankole

等[36]将海洋真菌棘孢曲霉(Aspergillus aculeatus)

和不规则毛霉(Mucor irregularis)进行共培养，结

果显示在 7 d 内降解了 98.4% 的荧蒽，在共培养

降解荧蒽的过程中，漆酶、木质素过氧化物酶

和锰过氧化物酶的活性均显著增强。这一研究

结果与 Yanto 等[54]的结论一致，证实了真菌微生

物共培养形成的种间协同作用增强了酶的活性，

从而促进了 PAHs 的生物降解。与单一培养相

比，复合菌群中漆酶和锰过氧化物酶活性的提

高表明，复合菌群在某些情况下能够提高木质
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素降解真菌的降解效率[55]。赭曲霉(Aspergillus 

ochraceus)和棕青霉 (Penicillium janthinellum)则

通过细胞色素 P450 单加氧酶途径降解苯并[a]

芘[56]。因此，通过木质素降解真菌和非木质素

降解真菌的联合使用，能够有效去除土壤中的

高分子量 PAHs，为环境修复提供了一种有效的

生物降解策略。

2.2.3　真菌-细菌共培养体系

在真菌-细菌共培养降解 PAHs 的过程中，

真菌首先利用其细胞壁和菌丝上的官能团快速

吸附 PAHs 至其表面或内部，并通过胞外酶系统

将有机污染物转化为毒性更低且生物利用度更

高的中间代谢产物；随后，细菌将这些中间产

物作为底物进行进一步的矿化[37]。同时，细菌

也能够促进真菌在这种应激条件下的生长、发

育和繁殖[57]。因此，利用真菌-细菌共培养体系

降解 PAHs，通过两者间的协同作用可以使污染

物得到更有效的去除。例如，白腐真菌通过其

胞外酶系统(如漆酶)可以将 PAHs 转化为更易被

细菌代谢的中间产物[58]。Boonchan 等[59]首次报

道了使用特定的真菌-细菌共培养物降解高分子

量 PAHs，发现共培养体系中真菌对苯并[a]芘的

初始氧化，以及细菌对其代谢产物的进一步矿

化是协同完成的。研究认为，PAHs 在自然界中

的降解是真菌和细菌连续分解的结果，其中真

菌对高分子量 PAHs 发起初始攻击，然后代谢产

物由细菌进行后续的矿化。迪丽拜尔·吐尔

逊[60]以苯并[a]芘为唯一碳源，从开菲尔中筛选

出 4 株具有降解能力的菌株，结果显示酵母菌

TY-3 (38.63%)和芽孢杆菌 TC-41 (33.78%)的共培

养体系在条件优化后，78 h 内可以降解 71.08%

的初始浓度为 19 mg/L 的苯并 [a]芘。Atakpa

等[43]将一株能降解石油烃的真菌塞多孢菌属

(Scedosporium sp.) ZYY 与产生物表面活性剂的

细菌不动杆菌属(Acinetobacter sp.) Y2 进行共培

养，结果表明总石油烃的降解率在培养 7 d 后由

23.36% 提高到 58.61%；通过 RT-qPCR 验证，

在共培养条件下，Y2 和 ZYY 分别高表达关键

功能基因 alkB 和 CYP52。以上研究表明，真菌-

细菌共培养可以促进共栖微生物间的协同作用，

从而调控相关酶系的表达。利用不同菌株的功

能互补性进行有针对性地有机组合是生物修复

的有效途径。

2.2.4　藻类-细菌共培养体系

微藻与细菌共培养产生的相互作用在 PAHs

降解中起着重要作用。一方面，微藻可以通过

光合作用快速产生脂质和碳氢化合物[61]，促进

细菌的生长，从而启动 PAHs 的降解。细菌则通

过其代谢活动矿化有机碳化合物，补充藻类生

长过程中的营养物质和能量底物，从而实现物

质和能量在共培养体系中的循环利用。另一方

面，通过藻菌体系的生态互作(如寄生和互惠互

利)，可以导致 PAHs 降解基因的水平转移[62]。

在藻-菌共培养降解芘的研究中，藻-菌间通过代

谢产物的交换维持良好的互利共生关系，使藻

菌保持较高的生长代谢活性，并有效降解

PAHs[38]。例如，Borde 等[63]利用一个包含藻类

和细菌的微生态系统组合来实现 PAHs 的降解，

在这个系统中，藻类的光合作用促进了细菌的

生长，进而强化了 PAHs 的分解过程。Li 等[64]

将分歧杆菌(Mycobacterium sp.)降解芘的代谢产

物用于培育羊角月牙藻(S. capricornutum)，结果

表明相比芘作为唯一碳源，芘的细菌代谢产物

可以显著促进藻类细胞的生长和增殖相关的基

础代谢。Patel 等[65] 利用集胞藻 (Synechocystis 

sp.)和 2 种已知具有互补降解能力的芘降解菌假

单胞菌(Pseudomonas sp.)和芽孢杆菌(Bacillus sp.)

构成共培养体系，分析其对芘的降解情况，发

现 16 d 内该体系对 50 mg/L 的芘去除率为

94.1%，并且在细菌存在的情况下，集胞藻的生
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长和生物降解能力都得到了极大的提高。Luo

等[38]和 Grung 等[66]利用羊角月牙藻和分枝杆菌

菌株 A1-PYR 的组合降解芘，发现酚酸是芘的

细菌降解产物，它可用作植物激素，促进藻类

和细菌共培养物中的藻类生长。相关研究表明，

细菌矿化有机碳化合物可以补充藻类生长过程

中的营养物质和能量底物，而细菌矿化的主要

来源是藻类有机质的再循环，反映了藻类和细

菌生长之间的协同关系[67]。这些研究揭示了微

藻-细菌联合对高分子量 PAHs 的降解潜力，并

可用于进一步研究在联合体中选择合适的微生

物。由此可见，选择合适的微藻是建立藻-菌共

培养体系的关键，良好的共生关系能够有效提

高 PAHs 的降解效率。

3　共培养微生物降解　共培养微生物降解 PAHs 的的

机理机理

3.1　酶的协同作用

在微生物降解 PAHs 的过程中，酶的协同作

用发挥着关键作用。这种协同作用不仅体现在

不同微生物之间酶活性的互补上，还体现在同

一菌株内部不同酶之间的相互配合。在降解

PAHs 的过程中，微生物会分泌特定的酶直接作

用于 PAHs 分子，这些酶能够催化 PAHs 分子中

的化学键断裂、开环等反应，从而将大分子的

PAHs 逐步降解为小分子物质(图 2)。

真菌在参与 PAHs 降解时，主要依赖包括木

质素降解酶，如漆酶、木质素过氧化物酶和锰

过氧化物酶，它们能够氧化高分子量的 PAHs，

形成醌类化合物，然后通过氢化、脱水等功能

进一步分解，最终实现 PAHs 的降解[70]。此外，

一些非木质素降解真菌也能产生细胞色素 P450

单加氧酶，该酶可以羟基化低分子量的 PAHs，

形成不稳定的环氧芳烃，这些环氧芳烃在环氧

化物水解酶的催化下，会生成反式二氢二醇和

酚类化合物，随后酚类物质会进一步形成 O-甲

基、木糖苷、葡糖苷酸和硫酸盐等复合物，从

而实现污染物的脱毒[68,71]。细菌通常利用加氧

酶、脱氢酶等分解酶参与好氧条件下 PAHs 的转

化或降解：在羟基化双加氧酶的作用下，细菌

会将 PAHs 初始氧化形成顺式二氢二醇，这些二

氢二醇随后脱氢形成二羟基化的中间体，然后

通过儿茶酚途径进一步代谢成二氧化碳和水[72]。

此外，细菌中存在的细胞色素 P450 单加氧酶也

与 PAHs 的降解密切相关[73]。微藻降解 PAHs 则

主要通过单加氧酶途径和双加氧酶途径[69]。在

共培养体系中，微藻与细菌、真菌等微生物之

间的互养共栖关系，能够增强微生物群落对胁

迫环境的抗性，从而更有利于 PAHs 的降解，这

种协同作用可能源于不同微生物之间酶活性的

互补，使得原本难以降解的高分子量 PAHs 能够

被有效转化。

3.2　代谢途径的互补

代谢途径的互补是微生物降解 PAHs 的另一

个重要机制。不同微生物种类具有不同的代谢

途径，这些途径能够相互补充，共同推进 PAHs

的降解进程。Kotterman 等[74]的研究表明，当单

独接种烟管菌 BOS55 时，苯并[a]芘的矿化率仅

为约 8%；然而，在加入活性污泥后，矿化率显

著提升至 27%；该研究揭示了真菌和细菌在共

培养体系中代谢途径的互补机制：真菌凭借其

特有的酶系统对高分子量 PAHs 进行初步转化，

而细菌则利用自身完整的代谢途径完成后续的

矿化过程。Ibrar 等[75]采用宏基因组组装和分箱

分析的方法，阐明了 PAHs 降解菌群的代谢潜力

和途径；结果表明宏基因组重建的 bins 揭示了

群落内细菌的交叉喂养现象，同时指出群落中

的单个细菌并不一定需要具备完整的 PAHs 降解

途径，这种代谢途径的互补性使得微生物能够

更为高效地降解高分子量的 PAHs。Sun 等[40]构
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建了含有红球菌 WB9 和分枝杆菌 WY10 的有效

菲降解共培养物，发现菌株 WB9 降解菲的最终

产物 1-羟基-2-萘甲酸可作为菌株 WY10 的生长

底物，进而促进菌株 WY10 的生长并加速菲的

降解；同时，菌株 WY10 在降解菲和 1-羟基-2-

萘甲酸的过程中会形成邻苯二甲酸酯和原儿茶

酸，这些物质被菌株 WB9 吸收并降解，最终进

入三羧酸(tricarboxylic acid, TCA)循环(图 3)。在

共培养体系中形成的代谢交叉喂养网络，最终

实现了对 PAHs 的完全矿化，这种协同作用不仅

提高了 PAHs 的降解效率，还增强了微生物群落

对环境变化的适应能力[76]。

3.3　群体感应的调控

在共培养微生物降解 PAHs 的过程中，群体

感应(quorum sensing, QS)作为一种重要的细胞间

通讯机制，在细菌-细菌和细菌-真菌之间以小信

号分子，如酰基高丝氨酸内酯(acyl-homoserine 

lactones, AHLs)、自诱导物 (autoinducer 2, AI-2)

和自诱导肽(autoinducer peptides, AIPs)为群体感

应系统进行细胞间交换[77]，通过识别这些信号

图2　微生物对PAHs的主要降解途径[68-69]

Figure 2　The main degradation pathway of PAHs by microorganisms[68-69].
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分子，微生物能够调控基因表达，从而影响细

菌的代谢活动、生物膜形成以及控制整个群落

的状态，进而增强菌群的稳定性，提高整个群

体的生存能力[78]。Chen 等[79]使用 2 种不同的群

体感应系统来构建 “激活” 菌株(rhl 系统)和 “阻

遏” 菌株(cin 系统)，当 2 种菌株共培养时，这

2 种信号调控机制会在种群水平上共同产生耦合

的正反馈和负反馈调节，对共培养系统的种群

密度稳定起到关键作用。Yu 等[80]从一株具有良

好 PAHs 降解能力的鞘氨醇单胞菌目成员食轻油

黄色球菌(Croceicoccus naphthovorans) PQ-2 中鉴

定出功能性的 LuxI-LuxR 型群体感应系统，该

QS 系统能够促进 PAHs 的降解，但其失活会导

致 PAHs 降解显著降低。此外，直接投加群体感

应信号分子或使用能产生信号分子的菌剂可以

进一步促进 PAHs 的降解[81]。尽管群体感应调控

在 PAHs 降解中具有巨大潜力，但其调控机制复

杂且易受环境因素影响，因此在实际应用中仍

面临诸多挑战。

4　总结与展望　总结与展望

PAHs 在全球环境中广泛分布且不断累积，

其带来的生态和健康风险引发了人们对 PAHs 污

染防控与治理的高度关注。由于 PAHs 的生物可

利用性差，且微生物活性易受各类环境因素影

响，单一微生物对 PAHs 的降解效率往往不佳，

降解周期也相对漫长。然而，共培养微生物降

解 PAHs 的方法不仅能提高降解效率，还能促进

微生物间的协同效应，增强整体系统的稳定性

和适应性，因此在 PAHs 污染治理中具有广阔的

应用前景。本文归纳了具有形成共培养潜力以

降解 PAHs 的菌种及共培养构建原则，并对降解

PAHs 的共培养微生物组合与降解机理进行了综

述。尽管已初步揭示了共培养微生物降解 PAHs

的一些基本机制，但仍存在诸多亟待解决的问

题：(1) 在微生物群落方面，对于微生物群落中

不同功能的菌属降解 PAHs 的机制及其相互作用

(如协同、拮抗、竞争、共生等)的具体问题仍需

深入研究；(2) 在降解酶表达调控方面，如何有

效调控关键降解酶的表达仍不明确；(3) 在环境

适应方面，如何应对复杂多变的环境条件以实

现 PAHs 的高效降解仍有待进一步探索。

未来共培养微生物降解 PAHs 的研究可以从

以下几个方面展开：(1) 研究在 PAHs 胁迫环境

下，共培养微生物体系中冗余基因(即非必需但

在特定条件下可能发挥重要作用的基因)的表达

模式、功能及其对 PAHs 降解的贡献；(2) 利用

基因工程、代谢工程等手段，对天然微生物菌

图3　细菌共培养降解菲的代谢交叉喂养模型[40]

Figure 3　Metabolic cross-feeding model of bacterial co-culture for degrading PHE[40].
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群中在降解 PAHs 方面起关键作用的微生物进行

改造和优化，构建基因工程菌群以此提高其降

解效率和抗逆性。通过探索冗余基因和关键微

生物在 PAHs 降解中的作用，以及优化共培养微

生物组合、降解条件和生物过程监测方法，有

望实现对 PAHs 污染的高效、经济、可持续

治理。
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