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摘  要: 环境中的雌激素是一类重要的环境内分泌干扰物, 微生物降解是去除环境雌激

素的主要途径。通过归纳已报道的雌激素降解细菌、总结其降解雌激素的机制、分析雌

激素降解途径以及其他真核微生物的雌激素降解作用 4 个方面, 概括阐述了雌激素的微

生物降解作用, 并对未来的研究方向提出展望。 
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Abstract: Estrogens in the environment are important environmental endocrine disrupting 
chemicals, and the major way to remove them is through microbial degradation. This paper 
reviews four aspects of the microbial degradation of estrogens, including the reported estro-
gen-degrading bacteria, degradation mechanisms, the estrogen degradation pathway and es-
trogen degradation by eukaryotic microorganisms. In the end, future research directions of 
microbial degradation of estrogens are suggested. 
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环境内分泌干扰物是指由于自然产生或是

人类的生产和生活活动而释放到周围环境中, 影

响人体和动物体内的正常激素功能及内分泌系

统的化学物质[1], 是 21 世纪备受关注的一类新型

微污染物。已知的环境内分泌干扰物种类很多, 

天然及合成雌激素被认为是造成河川中雄鱼雌

性化最重要的一类污染物[2]。以往科学家们主要

研究了它们在不同环境中的存在情况, 包括污水

处理厂[3]、人工湿地[4]、土壤[5]、河流[6−7]、地下

水和含水层沉积物[8]、海水和海洋沉积物[9−12]等, 

证实这些环境中都存在不同程度的雌激素污染, 

环境雌性化正逐渐成为人类面临的一大健康挑

战。所以, 探寻雌激素的去除方法迫在眉睫。 

相比物理化学过程, 微生物降解作用被认

为是去除环境和污水厂中雌激素污染的主要途

径[13−14]。因此, 了解雌激素的微生物降解过程十分

必要。近年来雌激素降解微生物的发现和研究, 加

深了我们对雌激素在环境中去向的了解。本文就 4

种干扰作用最强和污染最为严重的雌激素, 雌酮

(E1)、雌二醇(E2)、雌三醇(E3)及人工合成雌激素

炔雌醇(EE2)的微生物降解研究方面做一综述。 

1  E1、E2、E3、EE2 的结构性质 

E1、E2、E3 和 EE2 是一类亲脂低分子量高

生物活性的有机化合物。它们具有相同的四环分

子结构(表 1) [13,16]: 一个酚基团、两个环己烷基团

和一个环戊烷基团, 即 6-6-6-5 结构; 所不同的是

D-环上 C16 和 C17 所接的官能团位置及其立体化

学排列的差异[15]。天然雌激素因其环状结构而呈

现出较强的脂溶性。 

 
表 1  4 种雌激素的结构和性质[13,16]   

Table 1  Structures and Characters of the four estrogens[13,16] 

雌激素 
Estrogen 
hormone 

缩写 
Acronym 

化学结构 
Chemical 
structure 

分子量 
Molecular 

weight 
(g/mol) 

水中溶解度
Solubility 
in water 
(mg/L) 

辛醇水分配系数 
Octanol water 

partition coeffi-
cient LogKow 

蒸发压 

Vapor  
pressure 

(kPa) 

E2 等当量
E2 

Equivalent

雌酮 
Estrone 

E1 

 

270.37 0.8−12.4 3.1−3.4 3×10−8 0.1−0.2 

雌二醇 
17β-estradiol 

E2 272.38 5.4−13.3 3.8−4.0 3×10−8 1 

雌三醇 
Estriol 

E3 288.38 3.2−13.3 2.6−2.8 9×10−13 0.02 

炔雌醇 
17α-ethinyles

tradiol 
EE2 296.37 4.8 4.15 4.5×10−9 2.46 
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2  细菌对 E1、E2、E3 和 EE2 的降解
作用 

2.1  降解菌的分离鉴定 
随着环境雌性化问题日益突出, 越来越多的

科学家投入到雌激素降解菌的研究中。对于雌激

素降解菌的分离研究, 在 20 世纪 60 年代就已经

有学者研究[17]。目前, 国内外已经发现多株雌激

素降解菌, 如表 2 所示[18−40]。 

2.2  E1、E2、E3、EE2 的细菌降解机制 
探索降解菌的降解机制, 对菌的实际工程应

用有重要的参考价值。目前已知的微生物降解雌

激素机制有 3 种: 代谢、共代谢和一种发生在微

生物代谢产物和雌激素之间的非生物反应。 
 

表 2  分离到的雌激素降解菌[18−40]  
Table 2  Isolated estrogen-degrading bacteria[18−40]  

分类 
Phylogenetic affiliation 

降解能力与降解机制 
Degradation ability 

and mechanism 

分离地点 
Source of 
isolates 

参考文献[18−40] 

Reference[18−40] 

Aminobacter aminovorans KC7 降解 E1, E2 活性污泥 Yu et al., 2007 
Aminobacter sp. KC6 降解 E1, E2 活性污泥 Yu et al., 2007 
Brevundimonas diminuta I 将 E2 转化为 E1 活性污泥 Muller et al., 2010 
Brevundimmonas  
vesicularies KC12 

将 E2 转化为 E1 活性污泥 Yu et al., 2007 

Novosphingobium sp. strain JEM-1 降解 E1, E2, EE2 活性污泥 Hashimoto et al., 2010
Novosphingobium  
tardaugens ARI-1 

降解 E1, E2, E3 活性污泥 Fujii et al., 2002 

Phyllobacterium  
myrsinacearum BP1 

降解 E1, E2, E3; 在 E1, E2, E3
存在下, 共代谢 EE2 

堆肥 Pauwels et al., 2008 

Sphingomonas sp. CYH 有氧与缺氧条件下降解 E1, E2 沙质含水层 Ke et al., 2007 
Sphingomonas sp. KC8 降解 E2, E1 活性污泥 Yu et al., 2007 
Sphingomonas sp. KC9 将 E2 转化为 E1 活性污泥 Yu et al., 2007 
Sphingomonas sp. KC10 将 E2 转化为 E1 活性污泥 Yu et al., 2007 
Sphingomonas sp. KC11 将 E2 转化为 E1 活性污泥 Yu et al., 2007 
Sphingomonas sp. KC14 将 E2 转化为 E1 活性污泥 Yu et al., 2007 
Sphingomonas sp. ED8 降解 E2,E1 农田土壤 Kurisu et al., 2010 

α-变形菌纲 
Alphapro-
teobacteria 

Sphingomonas sp. ED9 降解 E2, E1 农田土壤 Kurisu et al., 2010 
Achromobacter xylosoxidans 降解 E2, E1 活性污泥 Weber et al., 2005 
Alcaligenes sp. 降解 E2 土壤 Payne and Talalay, 

1985 
Alcaligenes faecalis 将 E2 转化为 E1 或将 E1 转化

为 E2 
肠道微生物 Jarvenpaa et al., 1980 

Denitratisoma  
oestradiolicum AcBE2-1T 

反硝化条件下降解 E2, E1 活性污泥 Fahrbach et al., 2006 

Leptothrix discophora  
(LMG 8142) 

产生 Mn 氧化物氧化 EE2 比 利 时 菌 种

保藏中心 
Sabirova et al., 2008 

Nitrosomonas europaea 
ATCC 19718 

共代谢及硝基置换 EE2 ATCC Skotnicka-Pitak et al., 
2009 

Ralstonia pickettii BP2 降解 E1, E2, E3; 在 E1, E2, E3
存在下, 共代谢 EE2 

堆肥 Pauwels et al., 2008 

β-变形菌纲 
Betaproteo-
bacteria 

Ralstonia sp. 降解 E1, E2 活性污泥 Weber et al., 2005 
    (待续)
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Acinetobacter sp. LHJ1 将 E2 转化为 E1 沙质含水层 Ke et al., 2007 

Acinetobacter sp. BP8 降解 E1, E2, E3; 在 E1, E2, E3
存在下, 共代谢 EE2 

堆肥 Pauwels et al., 2008 

Acinetobacter sp. BP10 降解 E1, E2, E3; 在 E1, E2, E3
存在下, 共代谢 EE2 

堆肥 Pauwels et al., 2008 

Escherichia coli KC13 将 E2 转化为 E1 活性污泥 Yu et al., 2007 

Pseudomonas aeruginosa 将 E2 转化为 E1 或将 E1 转化

为 E2 
肠道微生物 Jarvenpaa et al., 1980 

Pseudomonas aeruginosa BP3 降解 E1, E2, E3; 在 E1, E2, E3
存在下, 共代谢 EE2 

堆肥 Pauwels et al., 2008 

Pseudomonas aeruginosa TJ1 降解 E2 活性污泥 Zeng et al., 2009b 

Pseudomonas putida MnB1 
 (LMG 2321) 

产生 Mn 氧化物氧化 EE2 比 利 时 菌 种

保藏中心 
Sabirova et al., 2008 

Pseudomonas putida MnB6 
 (LMG 2322) 

产生 Mn 氧化物氧化 EE2 比 利 时 菌 种

保藏中心 
Sabirova et al., 2008 

Pseudomonas putida MnB29 
(LMG 2323) 

产生 Mn 氧化物氧化 EE2 比 利 时 菌 种

保藏中心 
Sabirova et al., 2008 

Pseudomonas sp. BP7 降解 E1, E2, E3; 在 E1, E2, E3
存在下, 共代谢 EE2 

堆肥 Pauwels et al., 2008 

Pseudomonas citronellolis SS-2 降解 E1, E2, EE2 活性污泥 史江红 et al, 2010 

γ-变形菌纲 
Gammapro-
teobacteria 

Steroidobacter denitrificans FST 反硝化条件下降解 E2, 睾酮, 
雄烯二酮 

缺 氧 消 化 污

泥 
Fahrbach et al., 2008 

Actinomyces viscosus 378.5 厌氧降解 E2 和孕酮  龈下菌斑 Kornman and Loesche, 
1982 

Agromyces sp. LHJ3 有氧条件下降解 E2, E3, 并伴

随有 E1 累积 
沙质含水层 Ke et al., 2007 

Mycobacterium smegmatis 将 E2 转化为 E1 或将 E1 转化

为 E2, 将 16α-OH-E1 转化为
E3 

肠道微生物 Jarvenpaa et al., 1980 

Microbacteria testaceum KC5 将 E2 转化为 E1 活性污泥 Yu et al., 2007 

Nocardioides simplex KC3 将 E2 转化为 E1 活性污泥 Yu et al., 2007 

Rhodococcus equi Y50155 降解 E1, E2, E3, EE2 活性污泥 Yoshimoto et al., 2004

Rhodococcus equi Y50156 降解 E1, E2, E3, EE2 活性污泥 Yoshimoto et al., 2004

Rhodococcus equi Y50157 降解 E1, E2, E3, EE2 活性污泥 Yoshimoto et al., 2004

Rhodococcus equi ATCC 13557 部分降解 EE2 ATCC O'Grady et al., 2009 

Rhodococcus erythropolis  
ATCC 4277 

部分降解 EE2 ATCC O'Grady et al., 2009 

Rhodococcus rubber KC4 将 E2 转化为 E1 活性污泥 Yu et al., 2007 

Rhodococcus sp. ED6 降解 E2, E1 农田土壤 Kurisu et al., 2010 

Rhodococcus sp. ED7 降解 E2, E1 农田土壤 Kurisu et al., 2010 

Rhodococcus sp. ED10 降解 E2, E1 农田土壤 Kurisu et al., 2010 

Rhodococcus zopfii Y50158 降解 E1, E2, E3, EE2 活性污泥 Yoshimoto et al., 2004

放线菌门 
Actinobacte-
ria 

Rhodococcus zopfii ATCC 51349 部分降解 EE2 ATCC O'Grady et al., 2009 

    (待续)
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Bacteroides fragilis 厌氧条件下将 E1 转化为 E2 或

16α-羟雌酮 
肠道微生物 Jarvenpaa et al., 1980 

Bacteroides gingivalis w 厌氧条件下降解黄体酮 龈下菌斑 Kornman and Loesche, 
1982 

Bacteroides gingivalis 167.5 厌氧条件下降解 E2 和黄体酮 龈下菌斑 Kornman and Loesche, 
1982 

Bacteroides gingivalis 208.1 厌氧条件下降解 E2 和黄体酮 龈下菌斑 Kornman and Loesche, 
1982 

Bacteroides 
melaninogenicus subsp. 
Intermedius 155.6 

厌氧条件下降解 E2 和黄体酮 龈下菌斑 Kornman and Loesche, 
1982 

Bacteroides 
melaninogenicus subsp. 
Intermedius 166.5 

厌氧条件下降解 E2 和黄体酮 龈下菌斑 Kornman and Loesche, 
1982 

Bacteroides 
melaninogenicus subsp. 
Intermedius 167.4 

厌氧条件下降解 E2 和黄体酮 龈下菌斑 Kornman and Loesche, 
1982 

Bacteroides 
melaninogenicus subsp.  
Melaninogenicus ATCC 25845 

厌氧条件下降解 E2 和黄体酮 ATCC Kornman and Loesche, 
1982 

Flavobacterium sp. KC1 将 E2 转化为 E1 活性污泥 Yu et al., 2007 
Flavobacterium sp. KC2 将 E2 转化为 E1 活性污泥 Yu et al., 2007 

拟杆菌门 
Bacteroide-
tes 

Sphingobacterium sp. JCR5 降解 E1, E2, E3, EE2 避孕药 
生产厂 
活性污泥 

Ren et al., 2007 

Bacillus cereus Socransky 67 将 E2 降解生成未知产物 牙垢 Ojanotkoharri et al., 
1991 

Bacillus sp. E2Y1 降解 E1, E2 活性污泥 Jiang et al., 2010 
Bacillus sp. E2Y2 将 E2 转化为 E1 活性污泥 Jiang et al., 2010 
Bacillus sp. E2Y3 将 E2 转化为 E1 活性污泥 Jiang et al., 2010 
Bacillus sp. E2Y4 降解 E1, E2 活性污泥 Jiang et al., 2010 
Bacillus sp. E2Y5 将 E2 转化为 E1 活性污泥 Jiang et al., 2010 
Staphylococcus aureus 将 E2 转化成 E1 或将 E1 转化为

E2, 将 16α-OH-E1 转化为 E3 
肠道微生物 Jarvenpaa et al., 1980 

Streptococcus faecalis 将 E2 转化为 E1; 将 E1 转化

为 16α-羟基雌酮 
肠道微生物 Jarvenpaa et al., 1980 

Streptococcus mutans Ingbritt 将 E2 转化为 E1 牙垢 Ojanotkoharri et al., 
1991 

Streptococcus mutans 
 NCTC 10449 

将 E2 转化为 E1 牙垢 Ojanotkoharri et al., 
1991 

厚壁菌门 
Firmicutes 

Streptococcus sanguis  
NCTC 10904 

将 E2 转化为 E1 牙垢 Ojanotkoharri et al., 
1991 

未分类 
Unclassified 

16S rRNA 测序  
84% 相似于 Shewanella baltica 

铁还原条件下降解 E1, E2, E3 厌氧消化池 Ivanov et al., 2010 

 
代谢过程中, 底物可以作为能源和碳源供微

生物生长利用。前文所述部分降解菌对雌激素的降

解属于代谢, 例如鞘氨醇单孢菌(Sphingomonas) 

KC8 可利用雌激素为能源和碳源[18]。而共代谢则

是因为某些激素如 EE2, 本身不能提供细胞生长

的碳源和能源, 必须有额外碳源时才能被降解。

额外碳源 , 一方面用于细胞增殖 , 另一方面供

给细胞产生共代谢酶所需的能源。Pauwels 等从

堆 肥 中 分 离 出 6 株 菌 株 , 分 属 于 叶 杆 菌 属

(Phyllobacterium)、罗尔斯顿菌属(Ralstonia)、假
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单 胞 菌 属 (Pseudomonas) 和 不 动 杆 菌 属

(Acinetobacter), 他们都能代谢 E1、E2 和 E3 而不

能代谢 EE2, 但是有 E1、E2 或 E3 存在作为额外

碳源时, 他们都能够共代谢 EE2; 此外还发现 E2

和 EE2 之比是共代谢发生的决定性因素, 二者之

比越高, EE2 的降解率就越高[22]。不过, 不是所

有的 E2 降解菌都能共代谢 EE2。Weber 等将 E2

和 EE2 与另一种 E2 降解菌皮氏罗尔斯顿菌

(Ralstonia pickettii)一起培养, 没有发现 EE2 的共

代谢作用[25]。 

研究者们用氨氧化细菌欧洲亚硝化单胞菌

(Nitrosomonas europaea)降解 EE2, 发现了两种代

谢物, 一种是氨单氧酶催化下生成的羟基炔雌

醇, 另一种是作为氨氧化细菌氧化氨产生的亚硝

酸盐和 EE2 之间发生非生物转化, 产生了硝基炔

雌醇[30]。由此可见, 氨氧化细菌降解雌激素包含

两种转化机制, 一种是由氨单氧酶催化的共代谢

反应, 一种就是产生的亚硝酸盐和雌激素二者发

生硝化反应, 即第三种间接降解机制。这种机制

的发生, 需要在特定条件下, 利用某些特殊菌产

生的化合物。研究发现, 类似氨氧化细菌, 锰氧

化细菌也可以通过第三种机制降解雌激素。锰氧

化菌能把可溶 Mn2+氧化成不溶的 Mn3+、Mn4+

氧 化物。Sabirova 等用生盘纤发菌 (Leptothrix 

discophora)菌株做 EE2 降解研究, 发现菌株将

Mn2+氧化成不溶氧化物, 同时伴随 EE2 的氧化

裂解[29]。 

2.3  E1、E2、E3、EE2 细菌降解途径和相关酶 
雌激素降解途径在 40 年前就有报道。1966

年, Coombe 等利用 UV、MS 和 NMR 研究卡氏菌

属菌(Nocardia sp. E110)对 E1 的降解, 首次提出

了雌激素降解机制经由双加氧酶催化 A 环裂解[17], 

如图 1 中反应 c1 所示。随着越来越多的研究发现, 

无论是好氧、缺氧还是无氧, E2 的降解通常由生

成 E1 开始[19,41]; 对于 EE2 的降解, 一般也是先生

成 E1[37], 之后, E1 再进一步降解。 

如图 1 所示, E1 主要有以下几条降解途径。

途径 1: E1 在 D 环开环生成内酯代谢物, 之后进

一步降解进入三羧酸循环(反应途径 a)[41]。途径

2: E1 经 C-9α 位羟化、酮化后, B 环开裂(反应 b1), 

然后 A 环羟化为 3,4-邻苯二酚(反应 b2), 之后 C4
与 C5 之间经双加氧酶氧化断键后加入 1 分子氧

(反应 b3)。接着 C5、C10、C6 水解开环生成产物

2-羟基-2,4-二烯-1,6-己二酸(反应 b4a)或产物丁二酸

(反应 b4b)[37]。途径 3: E1 的 C4 羟化形成 4-OH-E1, 

之后 4-OH-E1 的 C4、C5 进一步裂解(反应 c1)[24]。

途径 4: C16 羟化生成 16α-OH-E1(反应 d1)[25]。 

3  其他微生物对 E1、E2、E3、EE2
的降解 

除了细菌外, 一些真菌也可以降解雌激素。

2002 年, Shi 等从牛粪便中分离出能够降解炔雌

醇的真菌 -层出镰刀菌 (Fusarium proliferratum) 

HNS-1[42], 并发现有一种极性比 EE2 强的未知产

物累积。2004 年, Choudhary 等研究雅致小克银汉

霉菌(Cunninghamella elegans)降解 EE2, 观察到

了 EE2 的羟基化过程, 以及羟基基团的甲氧基化

过程, 而且还发现该过程产生了一些代谢分子[43]。 

另外, 一些微藻类也能够转化类固醇类雌激

素。2002 年, Lai 等发现普通小球藻能够让雌二醇

和雌酮发生相互转化, 在有光无光条件下都可以

发生, 有光照时, 50%的雌二醇转化成了一种未

知物[44]。2008 年, Della Greca 等发现羊角月牙藻、

四尾栅藻、栅藻属绿藻和布朗纤维藻能够通过羟基

化和葡糖基化将 EE2 转化为不同的产物[45]。 
据文献报道, 一些酶如锰过氧化酶、辣根过

氧化物酶、真菌漆酶等[46−48]可以催化天然与人工

雌激素的氧化反应, 但是反应过程会产生哪些代

谢产物, 它们是否会呈现出激素活性更强的第二

次污染特征, 都有待进一步研究。 
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图 1  雌激素的降解途径[17,19,24−25,37,41] 
Fig. 1  Proposed catabolic pathway for estrogens degradation by strains[17,19,24−25,37,41] 
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4  雌激素微生物降解的研究展望 

随着环境雌激素污染状况的加剧, 作为这种

污染主要去除机制的微生物降解作用, 已经受到

越来越多学者的重视。对于这一问题未来的研究

要点, 本文提出以下几点展望。 

4.1  寻找更多雌激素降解菌资源 
到目前为止, 研究者们已经分离出多种雌激

素降解菌, 大部分从活性污泥中分离得到, 后续

研究应在不同环境下进行分离, 例如湿地及近海

等处, 以获得更多雌激素降解菌资源。不过现在

技术条件下 99%的菌是无法被培养, 那么在活性

污泥和其他环境中应该存在可降解雌激素的不

可培养菌。稳定同位素探测技术可以作为一种有

力工具从环境中寻找特殊功能菌[49], 有效利用这

项技术, 可以获得更多雌激素降解菌信息。不过

受限于目前市面上的雌激素碳 13 标记不足, 稳

定同位素探测技术尚未成功应用于雌激素降解

菌的研究上。 

4.2  开展雌激素降解菌基因水平的研究 
科学家们对睾酮的微生物降解基因编码酶

广泛研究, 对雌激素的却知之甚少, 雌激素降解

基因有待进一步研究。目前, 16S rDNA 基因技术

在菌种鉴定方面已经得到广泛应用。不过, 单纯

利用这种技术作为雌激素降解菌的定量依据, 低

估了活性污泥中雌激素降解菌的总数。随着测序

技术的进步, 我们目前已经完成了一株雌激素降

解菌的全基因组测序[50], 更进一步研究会让人们

更加全面了解这些菌的功能特性。对雌激素降解

功能基因定量, 可以克服 16S rRNA 基因定量的

局限性, 更好地估计环境中 E1、E2、E3、EE2 等

雌激素降解菌的数目。 

4.3  发展菌的投加技术应用到雌激素降解菌

系统中 
两个利用实时 PCR 技术定量活性污泥中雌

激素降解菌数目的研究显示, 活性污泥中现存雌

激素降解菌的数量很低[20,51]。而欲将降解菌应用

到废水生物强化处理, 向活性污泥中投加降解菌

是难题, 因为加进去的菌量会随着水流不断减

少。因此, 找到一种有效投菌方法, 比如结合膜

生物反应器或者一些固定化技术, 对提高 E1、

E2、E3、EE2 等雌激素的去除率至关重要。 

4.4  低浓度模拟实验是雌激素未来研究的重

要方向 
受分析方法的限制, 以前研究所用雌激素浓

度都比相关环境中的浓度高很多, 所以用更接近

环境的浓度做实验, 印证高浓度实验得到的理论

能否用于预测环境中的雌激素行为是未来研究

的重要方向。 

5  结语 

微生物降解作用是去除环境雌激素的主要

途径。虽然雌激素微生物降解机制的研究已经取

得重要进展, 不过仍有很多问题尚待解决。只有

全面了解雌激素微生物降解的机制与途径, 才能

尽快发展有效的环境生物技术, 将这些内分泌干

扰物从环境中去除, 从而维护人类的健康和生态

系统的稳定。 
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