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摘要：持久性有机污染物(POPs)是伴随着人类工业化发展而产生的合成类污染物，具有高毒性、持久性、

长迁移性和高生物富集性等特点，POPs 污染物的微生物降解一直是环境科学与技术应用领域的研究热

点。微生物降解技术修复 POPs 污染环境具有无二次污染、成本低、快速简便等优点，拥有广泛的应用

前景。本文论述了各种 POPs 微生物分解代谢的最新研究进展，包括降解性微生物资源以及降解机制。

此外，还讨论了计算生物学、合成生物学、基因组学等技术在 POPs 微生物降解中的潜力和应用，以期

为环境中持久性有机污染物的修复提供参考。 

关键词：持久性有机污染物，微生物降解，代谢途径，菌群模拟，合成生物学 

 

持 久 性 有 机 污 染 物 (persistent organic 

pollutants，POPs)，是一类人类合成的能够在环境

中长期存在且能长距离迁移的强毒性难降解有机

污染物，具有高脂溶性、易挥发沉降、易被植物

吸收等特点，并能通过食物链(网)对人类健康造成

有害影响，位于生物链顶端的人类最终可以把这

些毒性放大 7 万倍。持久性有机污染物主要包括

多环芳烃、多氯联苯、有机氯农药、多溴联苯醚、

全氟化合物、多氯代二苯并二噁英和多氯代二苯

并呋喃等 28 种/类物质[1–3]。 

20 世纪世界范围内发生了多起由 POPs 污染

而导致的一系列环境灾难事件。1962 年，有关环

境保护和呼吁公众环保意识觉醒的书籍 Silent 

S p r i n g 的 出 版 ， 引 起 学 术 界 对 滴 滴 涕

(dichlorodiphenyltrichloroethane，DDT)等有机氯

农药滥用造成野生动植物及人类发育损伤的高

度关注[4]。同一时期，意大利塞维索出现了掺杂

二噁英的三氯苯酚的大量溢出导致动植物死亡

和当地居民癌症和畸形事件，美国纽约州拉布卡

纳尔镇也发生了化工厂二噁英外泄事件，日本和

中国台湾暴发了“日本米糠油事件”和“台湾油症

事件”[5]。20 世纪 60–80 年代初，有机氯农药类

POPs 在我国大量生产和使用。据有关资料统计，

1970 年我国共使用 DDT、毒杀芬、六六六等有 
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机氯农药 19.2 万 t，占农药总量的 80.1%；20 世

纪 80 年代初，有机氯农药仍占农药总量的 78%。

多氯联苯对全球生态系统污染程度远远超出预

料，据科学家估计，多氯联苯的污染范围在全球

达到 25–30 万 t，覆盖海洋、土壤甚至大气[6–10]。

1996 年，Our Stolen Future 出版，揭露了近 10 年

来人类生育能力的下降及女性罹患癌症呈年轻

化的原因，再次引发国际学术界对持久性有机污

染物对环境健康影响的关注[11]。1999 年，比利时

鸡饲料二噁英类污染波及全球，直接导致比利时

内阁集体下台，并造成 14 亿欧元的直接损失及

社会的动乱[12]。 

为了推动 POPs 的控制、消减和淘汰，保护人

类健康和环境免受 POPs 的危害，在联合国环境规

划署主持下，2001 年 5 月 23 日全球 100 多个国家

和地区的政府组织共同签署了《关于持久性有机

污染物的斯德哥尔摩公约》。自 2004 年公约正式

对我国生效后，POPs 使用量得到很大的限制。由

于 POPs 自身的高毒性、持久性、生物积累性以及

远距离迁移性，很难在环境中自然降解去除，从

而在环境中长期存在，所以环境中 POPs 的消除技

术研究是研究的热点[1,13–14]。 

已报道的 POPs 去除方法主要包括高级氧化

法、化学还原法、超声波/金属还原法、吸附法等

物理化学方法，这类方法成本高、去除不彻底、

对于不同的污染物去除的广谱性不强，有可能还

会造成二次污染。目前，国际上环境生物修复技

术的核心是微生物修复技术，即利用土著微生物

直接降解污染物或向处理系统投加外源降解微生

物(或降解菌、降解酶等)，优化微生物的群落结构，

提高降解活性，加速环境中污染物的降解反应，

使有毒有害的污染物转化为无害物，或矿化为二

氧化碳和水。与物理、化学修复技术相比，微生

物修复技术具有成本低、不破坏原始环境、无二

次污染、处理效果好、操作简便等特点。上世纪

中期以来，已有大量降解 POPs 的微生物被分离报

道[15]。本文综述了 POPs 微生物降解的研究进展，

并讨论展望了新技术背景下的新型修复手段，旨

在促进 POPs 污染环境等微生物修复研究提供理

论参考。 

1  POPs 的微生物降解途径 

POPs 污染源广、分解缓慢且其毒性容易通过

食物链的生物放大作用蓄积于生物体内，对人体

和环境造成严重危害(图 1)。POPs 可以通过吸入、

皮肤接触进入(工业环境中)或是通过食物链被人

体摄入，POPs 在脂肪组织很难被代谢降解。通过

模型系统的体内模拟分析，POPs 可能具有神经变

性、促炎性、肝毒性和肾毒性等危害[16–18]。POPs

在土壤中具有高吸附性，其分子结构高度稳定、

水溶性极低、遇热易分解释放有毒气体，这使得

POPs 的生物可利用性低，微生物在代谢 POPs 时

没有能量方面的益处，且分子中有致钝的卤素原

子取代基使其在环境中很难被降解。一般来讲，

POPs 分子卤化越多，水溶性和挥发性越低，其代

谢速率就越慢[19]。辛醇-水分配系数(log Kow)可以

预测多卤代化合物在环境中的流动性，即高卤化

的物质 log Kow 高于 6，在土壤中通常含有的比例

较高，而空气中则以 4 个或更少卤素取代基的低

卤代化物为主[20–21]。目前报道的 POPs 微生物降解

途径主要涉及厌氧还原脱卤、有氧环境的脱卤及

开环矿化和共代谢途径。在实际情况中，高卤代

或多苯环化合物的完全矿化只能在连续厌氧-有

氧交替条件下发生[22]。 
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图 1.  持久性有机污染物在环境中的流通与归趋 

Figure 1.  Transport and circulation of POPs in the environment. 

 

1.1  POPs 的微生物厌氧降解途径 

在还原性的厌氧土壤或沉积物等环境中，O2、

NO3
-等电子受体的缺乏是限制氧化反应发生的主

要原因。含卤素原子的 POPs 的氧化还原电势相对

比较高(260–570 mV)，在厌氧环境中更易成为脱

卤微生物的电子受体，POPs 化合物得到电子且卤

素原子被氢原子取代完成还原脱卤反应，进而完

成电子传递的厌氧脱卤呼吸作用。脱卤呼吸反应

通常为放能反应，厌氧微生物可通过还原脱卤过

程来获得支撑自身生长代谢的能量。脱卤微生物

的细胞量增长与卤代化合物含量的降低呈正相关

关系。微生物通过还原脱卤酶的催化作用完成还

原脱卤过程(图 2)。 

一般高卤代芳烃化合物都抵制好氧降解，所

以最常见的六氯苯(hexachlorobenzene，HCB)降解

途径是典型的厌氧还原脱氯。河床底泥、污水底

泥、土壤等厌氧环境中分离出的细菌，外加碳源、

无机铁盐等营养物质，能将 HCB 高效地厌氧降解

为毒性较低的低氯代苯。DDT 的生物降解适合在

厌氧条件下完成。DDT 在微生物的作用下脱去 1 个

氯原子转化为 DDD，这一步需要过渡态的金属和

金属复合物作为还原剂，再在厌氧条件下发生还

原脱氯生成二氯二苯基甲烷，最后在好氧条件下

通过其他微生物的共同作用使苯环裂解。六六六

(六氯环己烷 Hexachlorocyclohexane，HCH)生物

降解最初也被科学家们认为在厌氧条件下容易

发生[23–24]。 

卤代联苯醚在厌氧条件下的脱卤反应最容易

发生在间位，其次为对位，最后是邻位。此外，

当环境中有其他化合物如 2,6-二溴联苯、十溴联

苯等底物存在时，能促进十溴联苯醚(BDE-209)

的厌氧降解[25–26]。紫外线的存在可产生活性自由 
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图 2.  卤代芳烃的微生物厌氧降解途径 

Figure 2.  Anaerobic degradation pathway of aryl halides in microorganisms. A: Benzene halide; B: Polyhalide 
biphenyls. X: F, Cl, Br; m>n; m, n: number of halogen atoms. 
 

基，攻击碳溴键，使其发生断裂来促进还原脱卤

过程[27]。 

共代谢还原脱卤也是厌氧环境中 POPs 的重

要降解方式，厌氧脱卤反应总是会与产甲烷、Fe3+

还原、反硝化、SO4
2–盐还原等生物过程相伴。Fava

等发现，在厌氧微生物培养物中，抑制 SO4
2–盐还

原反应的同时也会抑制多氯联苯(polychlorinated 

biphenyls，PCBs)还原脱氯[28]；添加 FeSO4 时，对

脱氯反应有显著促进作用[29]。有研究表明，一些

产甲烷古菌(如 Methanosarcina spp.)可以同时发生

裂解乙酸产甲烷和氧化乙酸生成脱卤所需的还原

力 H2，从而使靠 H2 来作为电子供体的微生物进行

还原脱卤反应[30]。 

1.2  POPs 的微生物好氧降解途径 

微生物催化的 POPs 的厌氧脱卤反应总体来

讲是一个相对缓慢的过程，反应前的环境适应期

甚至需要达到 7–12 周之久。经过微生物的还原脱

卤后，化合物的亲水性增强，可以成为电子供体

而进入微生物的好氧降解过程，进一步脱卤并开

环，或者先开环再脱卤分解为小分子物质，进而

进入 TCA 循环氧化为水和二氧化碳。POPs 的微

生物好氧降解反应是个相对周期较短的过程，且

不会产生毒性较大的中间产物，是 POPs 矿化的主

要途径。 

对于含有多个苯环结构的卤代 POPs 而言，氧

化反应只作用于低卤代化合物(<5 个卤素原子)。

间位取代的卤代联苯比邻位取代的更易发生降

解，苯环上没有取代基或取代基少的苯环先开环

裂解；具有相同卤原子数的含 2 个苯环的 POPs，

卤素原子更集中在一个苯环上的 POPs 更易被降

解。据报道，大多数好氧降解菌只能以一氯联苯

为唯一碳源生长，其他低氯代联苯则需要共代谢

降解[31](图 3)。 

有机氯农药(organochloride pesticides，OCPs)

的微生物好氧降解途径，一般是先对 OCPs 进行

羟基化，形成中间产物氯代邻苯二酚，进一步的

开环方式主要是 1、2 位邻位开环和 2、3 位或 1、

6 位间位开环，开环后通过内酯化过程脱去氯原 
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图 3.  多卤联苯的微生物好氧降解途径 

Figure 3.  Aerobic degradation pathway of polyhalide biphenyls in microorganisms. X: F, Cl, Br; *: Toxic 
metabolities (bottleneck effect). 

 

子。Takagi 等根据好氧降解产物推测出 HCB 先氧

化成五氯苯酚，然后继续氧化成四氯苯对二酚，

再转变为 2,6-二氯对苯二酚，最后开环矿化。微

生物的好氧降解主要在厌氧还原脱氯后，分为继

续脱氯开环或者直接开环再脱氯[32–33]。 

多环芳烃(polycyclic aromatic hydrocarbons，

PAHs)的微生物降解一般情况下具有以下一些特

点：(1) 降解的难易，无论是在好氧还是厌氧环境

下，都与 PAHs 的化学结构复杂性有关，包括环和

取代基的种类、位置和数目；(2) 二环和三环的

PAHs 通常更易被土壤微生物和真菌降解；(3) 四

环及四环以上的 PAHs 很难生物降解，需要依赖多

个微生物的协同代谢来完成；(4) PAHs 的饱和度

与降解难易程度呈反比。在实际情况下，许多污

染场地往往是多种高分子量 PAHs 的复合污染，单

一的微生物降解菌往往不能满足要求。因此，如 

何构建可以同时处理多种高分子量 PAHs 的降解

菌群，也是值得研究的重要内容。目前报道的萘

的降解途径有 3 条：第一条是水杨酸途径，萘首

先在双加氧酶和脱氢酶催化下生成 1,2-二羟基萘，

然后生成水杨酸，随后在水杨酸羟化酶作用下生

成邻苯二酚；第二条是龙胆酸途径，萘被转化为

水杨酸后在单加氧酶的作用下转化为龙胆酸；第

三条是邻苯二甲酸途径，萘先被转化成 1-羟基-2-

萘甲酸后进一步被催化生成邻苯二甲酸[34–36]。 

2  POPs 降解微生物菌株与基因 

2.1  POPs 的微生物降解菌株 

从 1963 年通过 14C 标记的 DDT 第一次发现

酵母能将其还原脱氯为 DDD[37]，1964 年 Davies

和 Evans 报道了假单胞菌能降解土壤中残留的萘
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至今，已有大量的好氧或厌氧的微生物被发现具

有降解 POPs 的能力 [38](表 1)。Pseudomonas、

Bacillus、Sphingomonas、Rhodococus 等属的微生

物被发现对多种 POPs 具有降解能力。而厌氧微生

物中，Dehalococcoides 是最常见的 POPs 降解菌。 

2.2  POPs 的降解酶基因 

相比较厌氧反应而言，细菌好氧降解所涉及

的酶促降解有较多研究。联苯上游代谢途径中涉

及四种酶：多组分双加氧酶(BphA，E，F 和 G)、

脱氢酶(BphB)、外二醇双加氧酶(BphC)和水解酶

(BphD)。这些酶催化 2 个氧原子插入芳香环中，

使化合物脱氢并在邻位或间位裂解二羟基环[107–108]。 

PCBs 降解酶基因最早是在不动杆菌属和产碱杆

菌属中被鉴定的，是通过 2,3-双加氧酶的氧化途

径进行降解。随后 Bedard 等在产碱菌 Alcaligenes 

eutrophus H850 中观察到 3,4-双加氧酶参与 PCBs

反应，从而发现了一种新的 PCBs 的降解机制[109–110] 

(图 3)。真菌对 PCBs 的降解途径尚未完全阐明，

仅仅知道白腐真菌的非特异性细胞外酶系统参与

PCBs 的降解[111–112]。 

菌株 Sphingobium japonicum UT26 首先在脱

氯化氢酶 LinA 作用下脱去 γ-HCH 的 3 分子的氯

化氢(限速反应)，生成 1,2,4-三氯苯，再依次在脱

氯酶 LinB、脱氢酶 LinC 和 LinX 作用下完成 

 

表 1.  POPs 的好氧与厌氧微生物降解菌株 

Table 1.  Aerobic and anaerobic microbial strains capable of degrading POPs 

Degrading bacteria (Genus) Aerobic/Anaerobic POPs 

Sphingomonas[39–40], Pseudomonas[41], Trametes[42], Rhodococcus[43], 

Burkholderia[43], Lysinibacillus[44], Bacillus[45], Cunninghamella[46] 

Aerobic Poly brominated diphenyl 

ethers (PBDEs) 

Sulfurospirillum[26], Cyprinus[47], Dehalococcoides[26], Dehalobacter[48], 

Desulfitobacterium[48], Clostridium[49], Nitrosomonas[50], Enterococcus[51] 

Anaerobic PBDEs 

Beijerinckia[52], Terrabacter[53], Alcaligenes[54], Burkholderia[55], Bacillus[56], 

Sphingomonas[57], Rhodococus[58], Comamonas[56], Acinetobacter[56], 

Achromobacter[56], Pseudomonas[56], Flavobacterium[56] 

Aerobic Polychlorinated 

dibenzo-p-dioxins 

(PCDD)/Polychlorinated 

dibenzofuran (PCDF) 

Dehalococcoides[59–62] Anaerobic PCDD/PCDF, OCPs 

Alcaligenes[63], Rhodanobacter[64], Flavobacterium[65], Pseudomonas[66], 

Pandoraea[67], Sphingobium[68], Sphingomonas[69], Kocuria[70], 

Burkholderia[71], Arthrobacter[65], Rhodococcus[72], Streptomyces[73], 

Mycobacterium[74], Bacillus[72], Penicillium[75], Brevunmdimonas[76], 

Sphingobacterium[77], Microbacterium[78], Staphylococcus[79], 

Ochrobactrum[80], Stenotrophomonas[81], Chryseobacterium[82] 

Aerobic OCPs 

Pseudomonas[83], Leptothrix[84], Novosphingobium[84], Comamonadaceae[84], 

Rhodococcus[85], Sphingomonas[84], Bacillus[86], Flavobacterium[87–88], 

Burkholderia[89–91], Aeromonas[92], Fusarium[93], Nitrobacter[94], Delftia[95], 

Alcaligenes[96], Exiguobacterium[96], Methylobacterium[97], Bradyrhizobium[97], 

Chryseobacterium[97], Arthrobacter[93], Paracoccus[98], Gordonia[99], 

Phyllobacterium[97,100], Kocuria[95], Stenotrophomonas[95,101], 

Acinetobacter[98] ， Microbacterium[99], Zoogloea[84], Achromobacter[102], 

Cycloclasticus[103], Mycobacterium[104], Klebsiella[95], Enterobacter[95], 

Streptomyces[95], Terrabacter[105] 

Aerobic PAHs 

Dehalococcoides[104], Marinobacter[103,106] Anaerobic PAHs 
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γ-HCH 生物降解的上游代谢途径。下游代谢途径

则由还原性脱氯酶 LinD、调控蛋白 LinR、氯代对

苯二酚 1,2 双加氧酶 LinE 和还原酶 LinF 参与完 

成[20–22]。菌株 UT26 的 linA 基因大小为 471 bp，

菌株 B90A 的脱氯基因由 linA1 和 linA2 两部分组

成，但两者功能类似 linA[23]。Sphingobium sp. 

BHC-A 对 δ-HCH 的降解是由 linA 和 linB2 基因编

码的酶同时催化的，可将 β-HCH 降解为 β-五氯环己

醇，最终产物为 β-2,3,5,6-四氯-1,4-环己二醇[24–25]。

在真菌降解 POPs 的研究中发现，平菇漆酶(一种

多酚氧化酶)作为食用菌重要的胞外酶，对 HCH

有降解作用。 

在厌氧情况下，苯甲酰辅酶 A(CoA)途径是大

多数反硝化厌氧菌降解 POPs 的主要途径之一，其

中苯甲酸辅酶 CoA 连接酶、氧化还原酶和脱羧酶

是参与 PAHs 厌氧降解的主要酶。在硫酸盐还原条

件下，羧化反应被报道为多环芳烃生物转化的初

始步骤，而在萘的生物转化中，羟基化是初始步

骤，此外，羧化、还原脱羟基、还原脱氨基、还

原脱卤、羧甲基氧化、甲基氧化、O-脱甲基、反

羟基化等反应也被研究者发现是厌氧转化过程中

可能发生的外周代谢反应。 

3  POPs 微生物降解研究的技术手

段与新方法 

3.1  高通量测序技术在微生物菌群降解 POPs 研

究中的应用 

高 通 量 测 序 技 术 (High-throughput 

sequencing ， 又 称 “Next-generation” sequencing 

technology)是目前应用最广泛的测序技术之一，包

括 16S/18S/ITS 扩增子测序、宏基因组测序、宏转

录组测序、代谢组学分析等领域，为不同 POPs

污染环境的微生物菌群降解研究提供技术支持。

为适应不同 POPs 污染的环境，许多能降解对应

POPs 的微生物会被自然富集。Zafra 等发现混合

菌群可以极大地降低土壤中 PAHs 残留，这可能是

由于微生物共代谢导致其降解能力增强。随后运

用宏基因组实验分析得出，接种 PAHs 降解菌的处

理样品会对受 PAHs 污染的土壤微生物多样性产

生极大的影响，使天然微生物群落转变为特定的具

有降解能力的菌群。宏基因组分析中获得的信息为

PAHs 降解菌群的代谢潜力提供了新的见解[113]。

Zhang 等揭示了在芘胁迫下，菌群多样性及相对丰

度都有显著下降，结合宏基因组分析工具发现了

多种未培养微生物的基因组并揭示了在芘降解中

的功能，其中变形菌纲是芘降解的主要微生物。

然而，此研究未提供完整的芘生物降解机制，若

进一步获得更多的重构基因组并深入分析将有助

于补充芘的生物降解机制[114]。徐希辉等通过在百

菌 清 污 染 的 土 壤 中 分 别 加 入 降 解 菌

Pseudochrobactrum sp. BSQ1 和 Massilia sp. 

BLM18，发现百菌清污染是破坏土壤微生物群落

结构及多样性的主要原因，接种降解菌对土壤微

生物群落影响不是很大，而百菌清的修复水平取

决于不同降解菌自身的性质，并会和土著微生物

之间产生竞争[115]。海洋表层沉积物中存在多种还

原脱卤酶基因(rdhA)。Mikihiko 等通过对日本下冈

田半岛 C9001 位点 5 个不同深度样品的宏基因组

分析，研究了 rdhA 同源物的多样性和丰度。数据

显示，海底 rdhA 同源基因比从前基于 PCR 扩增

研究中鉴定的更为多样。 

宏基因组学(meta-omics)的联用可对复杂微

生物群落中微生物之间的关系进行预测。为了构
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建准确预测菌间相互关系的宏组学的分析流程，

Yu 等[116]以降解菌群降解双酚 A 为模型，首先利

用宏基因组学研究菌群中主要微生物的功能潜

能，随后利用宏转录组学分析特定时期主要细菌

的表达谱并推测其在不同阶段激活的代谢通路，

最后利用代谢组学检测在特定时期的代谢产物，

并综合三种宏组学数据来预测不同阶段菌间的物

质交换。利用高通量测序技术揭示 POPs 污染土壤

微生物的生物多样性、物种组成结构、菌群代谢

功能、遗传多样性及进化关系，能为 POPs 污染环

境治理提供有价值的线索。图 4 展示了一个综合

的多维宏组学的分析体系揭示 POPs 降解群落中

微生物的代谢能力、相互作用及分析流程与方法。 

3.2  合成生物学在改造 POPs 降解菌株中的应用 

合成生物学是近年来生物领域的重要交叉学

科和研究热点，2015 年，美国国防部将合成生物 

学列为未来重点关注的六大颠覆性基础研究领域

之一。目前，将合成生物学用于构建 POPs 污染物

降解菌的研究还鲜有报道。许多微生物往往仅具

备降解途径中的某一段或某几段代谢通路，因此

不能对 POPs 进行彻底的矿化，这些定向改造后合

成的菌株可以在复杂环境条件下有针对性地用作

POPs 的生物修复剂。通过研究降解菌对不同 POPs

污染物的代谢通路、参与基因和酶等的信息，对

脱卤酶、氧化酶、转运蛋白、趋化蛋白和抗逆境

元件等进行人工合成，再整合到不同污染生境的

微生物中构建具备全新代谢网络的工程菌，从而

实现难降解 POPs 的彻底矿化。 

大多数合成生物学的工作是在活细胞中进行

的，公众对转基因生物安全性的关注限制了其环

境释放。无细胞蛋白表达系统提供了一条新的途

径，该系统降低了合成生物学的复杂性，消除了 

 

图 4.  多维宏组学研究环境微生物菌群的技术路线图 

Figure 4.  Technical roadmap for studying environmental microbial communication by multi-omics technology. 
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蛋白结构障碍，并且不需要维持细胞活力。无细

胞蛋白表达系统也可以进行传感、代谢网络调节

和代谢途径激活，这些人工细胞可在多种条件下

控制反应并以高度可控的方式有效分解 POPs 污

染物。同时，保质期延长和坚固封装为实际应用

奠定了基础，可以防止其在自然界中传播。此外，

无细胞蛋白表达既扩大了可纳入合成代谢网络的

酶的范围，又扩大了活性酶浓度的范围，超出了

体内可实现的阈值。未来可能会利用无细胞环境

特有的功能，例如促进 DNA 计算方法与基因调控

网络的耦合来解决 POPs 降解的难题。因此，合成

生物学技术在 POPs 微生物降解中的应用将有很

大的发展空间。 

3.3  计算生物学模拟揭示 POPs 降解菌群的代谢

互作 

自然环境中的微生物对 POPs 污染物的降解

都不是靠单一微生物来进行，大多需要通过微生

物菌群的协同代谢作用来实现[117]。研究表明，自

然环境中的微生物主要以相对稳定的菌群形式存

在，能够更好地抵抗外界环境变化[118]，菌群往往

对 POPs 具有更丰富的降解功能和更高的降解效

率[119]。理解不同微生物间在生长过程中产生的物

质交换，可协助研究者理解不同菌种间的竞争或

合作关系，有助于发现构建合理的微生物群落所

需的关键环境因子，对于开发提高复合微生物菌

群的降解性能至关重要。然而，我们很难利用传

统的实验学方法直接探究菌群中微生物之间的相

互作用关系。传统的菌群互作研究方法需要多种

实验技术组合来捕获交换和非交换的代谢物，检

测菌株代谢互作。由于多技术组合的实验设计需

要大量的实验数据，并且很难实现对菌群组成及

内部菌株互作模式的动态监测，因此该方法只能

应用于某些模式系统(如人工合成菌群)，无法解

决菌群结构、POPs 降解效率和环境之间关系的

研究。 

基于计算机模拟的代谢模型是近几年出现的

研究微生物菌群相互作用的新技术[120–122]，从最简

单的相似性(相关性或距离)计算、到更复杂的多元

回归和贝叶斯网络分析，多种方法可以被用来构

建微生物相互作用网络，例如 Bray-Curtis 距离计

算物种丰度之间的距离，Pearson 相关系数评估线

性关系，Spearman 相关系数计算非线性关系等。

除了识别微生物与微生物之间的互作，我们可以

同时把功能基因、环境因子等添加在其中，来模

拟微生物与环境之间、种群与功能之间的相互关

系。基因组水平代谢模型是通过数学方法呈现一

个菌株的全部代谢网络关系，整合了细胞内所有

的酶、代谢途径及方向和代谢产物化学计量关系

等信息。通过代谢模型模拟，可定量估算菌株内

及菌株之间所有的代谢反应所需底物量和产物

量，包括菌株生长量和 POPs 污染物降解反应量

等。图 5 整理总结了利用计算机建模的一般方法

与流程。 

目前利用计算机模拟污染场地的菌群相互作

用的研究还很少。Veiga 等在生物滤池中接种一定

数量的微生物，对烷基苯混合物进行短期和长期

生物过滤试验，研究了接种物的性质和含水量等

参数的影响对微生物降解能力的影响。对生物滤

池性能通过简单的经典方程式建模，测量了生物

质分布，由此评估了其对反应器建模的影响[123]。

Rhodoferax 和 Geobacter 细菌在缺氧的地下环境中

会竞争乙酸盐氧化 Fe(III)还原剂，这种竞争可能

会对受污染地下水的原位生物修复产生影响。因

此，Jahangir 等 [124]利用土壤细菌基因组模型评 
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图 5.  最佳降解菌群组合模型构建的技术路线图 

Figure 5.  Technical roadmap for constructing the best microbial degradation combination model. 

 

估在不同条件下，Rhodoferax 和 Geobacter 菌是如

何竞争的。徐希辉等[119]从阿特拉津处理土壤中筛

选到 4 株没有降解阿特拉津能力的关键菌株，与

阿特拉津降解菌 Arthrobacter sp. AT5 构建不同组

合的降解菌群，通过菌群代谢模型预测表明多菌

株的菌群组合降解阿特拉津的效率显著好于单菌

株 AT5，并确定了降解菌株 Arthrobacter 与辅助菌

株 Halobacillus 的组合是最佳的降解菌群。该预测

结果得到后续实验的证实，支持菌株和降解菌株

之间的互养关系能够显著促进菌群降解污染物的

效率。该研究构建的菌群代谢模型能够有效快速

设计出高效降解土壤污染物的微生物菌群，既高

效快捷，又能帮助阐明菌群高效降解污染物的机

制，并且为其他难降解 POPs 污染物的微生物强化

修复提供新的思路与技术支持。 

3.4  稳定性同位素探针技术 

自然环境中微生物种类繁多，功能多样，且

往往仅是微生物菌群中的一小部分参与了有机物

的代谢，对于区分参与 POPs 污染物降解的功能菌

群与其他非功能微生物依据现有的传统实验方法

并不容易。大多数微生物是不可培养的，直接培

养大大低估了微生物的多样性，且无法解释微生

物与自然环境之间复杂的相互作用。稳定性同位

素探针技术(SIP，Stable Isotope Probing)的建立彻

底改变了这一研究现状。SIP 技术是通过向环境样

品中添加适量被稳定性同位素标记的底物，待培

养结束后，依赖于稳定性同位素标记的底物和通

过分析富含同位素的细胞组分(如 DNA、RNA 和
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蛋白质)来鉴定活性微生物。因此，可以鉴定出抗

培养的目标微生物。迄今为止，SIP 已被用于鉴定

大量能够降解多环芳烃的原位土菌株。常见的用于

标记的稳定性同位素包括 13C、14C、15N 和 18O 等。 

SIP 技术最早被应用于河流底泥的研究中，在

上世纪 90 年代，Boschker 等[125]通过标记的磷酯

脂肪酸 (PLFA)鉴定出对甲烷有氧化作用的微生

物。随着 SIP 技术的日趋成熟，以及多种新型技

术与 SIP 的结合，有关污染化合物微生物降解研

究中 SIP 技术的应用越来越广泛，到目前为止，

SIP 已成功鉴定出许多细菌，它们具有代谢酚类化

合物和多环芳烃的独特能力，如萘、蒽、菲、芘、

荧蒽、苯并[a]蒽、联苯、苯酚和苯甲酸酯等。Chang

等则将 qPCR 和 real time T-RFLP 技术与 SIP 技术

进行结合，成功从土壤环境中鉴定出了 8 种萘降

解菌[126]。Rochman 等把 SIP 技术和 16S rRNA 扩

增子技术、宏基因组技术相结合，在油砂尾矿污

染 环 境 中 找 到 了 直 接 参 与 萘 降 解 的 功 能 菌 株

Chromatiaceae 和 Thauera[127]。Mary 等采用稳定

同位素探针结合功能基因综合分析的方法，对多

氯联苯污染土壤中自然生长的黑松根际联苯降解

细菌和相关功能基因进行了鉴定[128]。李继兵等采

用基于 DNA 的稳定性同位素探针技术，研究了中

国两种森林土壤中多环芳烃苯并[a]芘(BaP)代谢

能力的内源生物强化机制，并首次发现 Rhodoplanes、

Ammoniphilus、Sporosarcina 和 Hyphomicrobium

这些属的细菌与菲的生物降解直接相关。添加水

杨酸盐将会显著提高山地中的 BaP 降解效率，但

不会改变 BaP 降解产物。以上结果对理解 BaP 自

然衰减有很大帮助，并提供了加强 BaP 污染土壤

生物修复的可行方法[129]。 

运用 SIP 技术可以追溯稳定性同位素在微生

物个体与群落之间的流动，由此把微生物间的相

互作用以及其代谢功能与微生物种群的关系结合

起来。在复杂的自然环境中(如土壤)，不需要传统

繁琐耗时的分离培养，就可以直接探究具体是哪

些微生物参与了 POPs 污染物的降解，不同微生物

之间是如何相互合作来影响 POPs 污染物生物降

解过程的，是否存在不同微生物之间的竞争关系，

对于不同的自然环境因素，微生物群落如何产生

高效应对措施，其 POPs 污染物的降解效率是否受

影响，以及参与 POPs 污染物降解到底是哪些功能

基因发挥作用等的分子机制。这一技术，在探索、

验证功能菌群对 POPs 污染物降解的研究方面起

到了不可替代的重要作用。 

3.5  植物-微生物联合修复 

由于 POPs 是一类难降解的有机污染物，尤其

对于高分子量、多溴代、多氯代、多苯环的分子

结构，单一的微生物降解能力有限，且在不同环

境中分布的能降解污染物的微生物资源差别很

大，降解能力也各不相同，若要高效快捷地对污

染源进行修复也非易事。目前一种较新颖又有效

的方法是互惠的微生物与植物联合修复技术。植

物根际分泌的有机酸、脂肪酸、铁载体等可增加

土壤有机质含量，也可改变周围环境中 POPs 污染

物的存在状态，降低污染物毒性，有利于微生物

的生存，增强了降解菌株的数量与活性，提高降

解菌株对 POPs 污染物的修复能力。随着植物根系

在土壤中的深入，POPs 降解菌也随之进入土壤的

不同土层中，对于深土层残留的污染物也可被降

解修复，同时根系的渗透作用还可以改善土壤的

通气情况，有利于好氧微生物对污染物的有氧降

解。此外，微生物的活动也会改善植物的生长状

态，促进了植物对 POPs 污染物的吸收，并将其转
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化为非植物毒性的代谢物积累在植物组织里，对

于某些 POPs 污染物的刺激甚至可使植物释放促

进降解的生化反应酶系来进行降解。 

植物修复作物在污染土壤中耐受甚至繁殖的

能力依赖于高度复杂的微生物相互作用群落。确

定植物-微生物相互作用和反馈机制对于 POPs 污

染土壤根际的有效修复至关重要。焦硕等研究发

现[130]，种植在耕地土壤和石油污染土壤中的 10

种常见豆科植物，经过 90 d 的驯化，其根际细菌

群落可以用于降解菲。根际土壤中的细菌 β-多样

性在预测菲降解速率中起到主要作用，而更复杂

的细菌群落表现出更高的菲降解能力。在受石油

污染的土壤中种植的绣球小冠花和豇豆的细菌群

落有最高的菲降解率(约 80%)。石油污染降低了根

际土壤中菲降解率高和低的细菌群落组成的差

异。这些结果表明，有效根际修复策略的制定应

选择最优的植物-微生物组合，并将重点放在石油

污染土壤中根际栖息生物之间更多样化、更复杂

的相互作用上，以期通过选择最佳植物-微生物菌

群组合来提高根际修复的效率。Gonzalez 等将污

染地与非污染地的植物根部土壤得到的差异表达

重叠群注释发现，839 个差异表达重叠群为旱柳，

占来自根的所有差异表达重叠群的 6.7%；839 个

差 异 表 达 重 叠 群 来 自 紫 花 苜 蓿 ， 其 中 如

SWEET2(转运蛋白)是受污染树木的根部以及真

菌相互作用的标志；8252 个差异表达转录物来源

于真菌，污染导致群落从子囊菌转变为担子菌属，

为了应对污染，1745 个担子菌转录物丰度增加(大

部分在污染土壤中独特表达)；此外，来自未表征

的肠杆菌科物种的 639 个差异表达多顺反子转录

物在污染条件下具有更高的丰度，并且参与真核生

物相互作用、生物膜形成和双加氧酶烃降解[131]。 

然而这种方法不是万能的，对于遍布地球每

个角落的 POPs 修复有很大局限性。首先，微生物

与植物种类繁多，联合方式也多种多样，不是所

有降解菌和植物联合在一起都可以提高降解效

率，豆科植物和根瘤菌是最常见的微生物-植物共

生体系，微生物和植物之间是通过何种方式相互

作用来降解 POPs 污染物的研究还鲜有报道。其

次，除了能被微生物降解的部分 POPS 污染物，

剩下的很大部分会被植物吸收贮存在体内，然而

对于如何高效地处理污染物超积累的植物还需要

进一步探索。丛枝菌根真菌与大多数植物存在共

生关系，近年来发现丛枝菌根真菌对难降解的

POPs 污染物(如 PAHs 等)有一定的修复能力，但

对于真菌促进植物根际降解的作用机制与效应等

方面的研究数据与报道还很缺乏。 

4  总结和展望 

大自然是人类赖以生存的环境，人类的生存、

健康、繁衍与发展都依赖于良好的自然环境，社

会的发展与进步也依赖于良好的自然环境，因此

保护环境是每个人的职责，加强污染治理更是迫

在眉睫的问题。在 21 世纪的今天，虽然很多国家

及地区已经严令禁止很多项 POPs 的生产及使用，

POPs 污染的现状并没有因此减缓，其从上个世纪

遗留下来的诸多生态及健康问题也仍亟待解决。

南半球部分国家不受《斯德哥尔摩公约》的限制

而仍在大量使用 POPs(例如使用 DDT 防治疟疾)，

造成海洋水域的生态污染[132–133]，在南半球偏远地

区海鸟体内检测出高浓度且种类多样的持久性有

机污染物[134–135]。在南亚，多氯联苯现已广泛用于

绝缘油中，例如，巴基斯坦电力传输系统中的变

压器每年使用 4000 吨油(含 PCBs)[136]，在印度，
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发 电 部 门 每 年 消 耗 约 10000 t 变 压 器 油 ( 含

PCBs)[137]，这些油中使用的 PCBs 会释放到环境

中，加剧该地区的 PCBs 污染[138]。因此，对于 POPs

的控制和去除是迫切且势在必行的。中国作为经

济快速发展的发展中国家，正面临着比工业发达

国家更为严峻复杂的环境问题，《国家环境保护标

准“十三五”发展规划》中也对 POPs 污染控制与治

理的迫切性与重要性作了明确指示。此外，随着

经济快速发展而导致的生态环境问题已严重威胁

到人类的健康与动植物的生存，也使得 POPs 污染

的毒性与健康危害机制越来越成为研究热点。根

据目前的研究现状和发展趋势，我们对未来持久

性有机污染物的主要研究方向作了以下建议。 

(1) 在 2015 年和 2017 年，多氯化萘(PCN)和

短链氯化石蜡(SCCP)被指定为新兴的持久性有机

污染物。这些新兴难降解污染物及微塑料等有机

污染物，由于其诞生的时间过短，在环境中来不

及进行自然驯化，导致不容易找到对它有降解效

果的微生物，对于这类污染物的微生物降解将成

为未来解决 POPs 污染物的重中之重。 

(2) POPs 不光对地域的环境有影响，还存在

跨界跨境的污染问题，全球化的 POPs 迁移使得当

前世界上已经找不到任何一平方公里检测不出

POPs，对于南北极地、深海、盐碱地等极端环境

区域的 POPs 污染修复是一个极大的考验。此外，

大气中的 POPs 对无时无刻不暴露在空气中的人

类及其他生物有极大的潜在危害。目前的研究主

要集中在土壤及水体中的污染物降解修复，而对

空气中的 POPs 研究还很少，因此未来对于空气中

4 个或更少卤素取代基的低卤代化物的去除与降

解也亟待解决。 

(3) POPs 污染源广、降解困难且容易蓄积于

生物体内，对人体和环境的危害非常严重。膳食摄

入仍然是人体暴露于污染物的主要途径，POPs 污染

物在人类这个食物链最顶端的生物体内的积累将对

人类造成怎样的影响，肠道微生物会发生怎样的变

化，其致病机理与解决方案都是需要研讨的问题。 

(4) 利用生物降解修复 POPs 污染是公认的一

种经济的、可行的、无二次污染的方法。土壤微

生物资源是一个巨大的未知宝藏，如何从未知的

未可培养菌或新菌中找到对应的污染物降解微生

物仍有待探寻。外源施加单一降解菌株的方法在

实际应用中往往效果不佳，其主要问题在于施加

单一降解菌株在土壤中的存活率低，自然环境中

的微生物主要以相对稳定的菌群形式存在。与单

一菌株相比，微生物菌群能够更好地抵抗环境扰

动。受污染环境中往往不只存在一种 POPs 污染

物，针对不同的复杂的 POPs 污染环境，结合菌群

间的相互作用，如何人为构建具有针对性的降解

菌群及合成降解混合物(合成基因、合成酶等)也是

未来研究的一个重要方向。 

(5) 目前，POPs 的处理技术发展迅速，部分

技术在应用中取得了良好的效果，但是单一的处

理技术处理效果差，且成本较高。因此，除了继

续研究开发高新技术外，还要考虑将生物、物理、

化学、数学、新材料技术、信息技术、云计算、

大数据等多种学科方法进行联用，形成高效、经

济的联用技术，加强环境质量监控、预警、环境

风险防控技术和污染修复技术的创新发展，这也

是 POPs 治理技术的一个重要发展趋势。为此，我

国的环保科技工作既要充分吸取和借鉴国外已有

的先进成果，用来解决我国经济社会发展中的类

似问题，同时要结合我国自身环境问题的特点，

研究适合我国国情的环境科技解决方案。 
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Recent advances in microbial catabolism of persistent organic 
pollutants 

Zhepu Ruan, Xihui Xu, Kai Chen, Wenjing Qiao, Jiandong Jiang* 
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Agricultural University, Nanjing 210095, Jiangsu Province, China 

Abstract: Persistent Organic Pollutants (POPs) are a class of synthetic pollutants that are continuously produced 

along with the development of human agrochemicals and industrial technology. They are characterized by high 

toxicity, long-lasting, long migration and high bioaccumulation. The remediation of POPs has always been a 

research hotspot in the field of environmental science and technology. Among them, microbial degradation is 

considered to have broad application prospects because of no secondary pollution, low-cost, fast and simple. This 

review presents an overview of the recent advances in the microbial catabolism of various POPs, including 

microbial resources that are capable of catabolizing these POPs and the mechanisms involved in the catabolism. 

Furthermore, the potential and application of the computational metabolic modeling, synthetic biology, and 

genomics in the biodegradation of POPs have also been discussed. Taken together, these results will provide 

valuable theoretical basis for the bioremediation of POPs contaminated sites using highly efficient degrading 

microorganisms. 
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