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丛毛单胞菌在环境污染物降解方面的研究进展 
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摘  要: 环境污染物的微生物降解是环保领域研究的一个热点。研究发现, 丛毛单胞菌对

多种污染物有很好的降解效果。综述目前已分离的一些丛毛单胞菌对不同污染物的降解特

性、代谢途径, 并分析了影响其降解效果的各种因素, 介绍应用现状并对前景进行展望。 
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Abstract: Microbial degradation of environmental pollutants is a hot research field in 
environmental protection. Comamonas are able to degradate most environmental pollutants 
excellently. This paper reviews the degradation characteristics and metabolic pathway of some 
isolated Comamonas for different pollutants, and analyzes the influence of various conditions 
to the Comamonas. At last, the present situation and potential applications of Comamonas for 
degradation of environmental pollutants are introduced. 
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随着工农业生产的不断发展, 各种各样的污

染物(如苯酚、喹啉类等)被排放到环境中, 对人类

和动物的生存造成了一定的危害, 影响了生态环

境和生态平衡。因此, 环境污染物的降解一直是

环保领域研究的热点。近年来, 多种微生物被发

现对环境污染物具有降解作用[1−5], 微生物降解

以其高效、二次污染少、处理成本低等优点而成

为国内外学者研究的重点, 研究人员对其降解特

性和降解途径作了大量研究。其中, 丛毛单胞菌

属菌株被发现对多种环境污染物有较好的降解

作用, 具有一定的实际应用价值。鉴于此, 本文

综述了已分离的一些丛毛单胞菌对污染物的降

解特性、代谢途径, 分析了如 pH、温度等环境因

素对丛毛单胞菌分解环境污染物的影响, 对其今

后的研究及应用前景进行了展望。 

1  丛毛单胞菌属微生物及其对污染
物降解特性 

丛毛单胞菌属于 1985 年由 De Vos 等[6]建立, 
目前归于该属的种包括土生丛毛单胞菌、睾丸酮

丛毛单胞菌、食酸丛毛单胞菌、水生丛毛单胞菌

等[7]。这一类细菌对于酚类、喹啉类等污染物的

降解很早就被研究人员发现, 其中睾丸酮丛毛

单胞菌的报道较为多见[13−20]。由于遗传背景的差

异性, 不同的丛毛单胞菌可降解的污染物及降

解特性都有所不同。在此, 将目前分离出的一些

丛毛单胞菌的污染物降解特性作简单对比, 见

表 1。 
 

表 1  一些丛毛单胞菌的污染物降解特性 
Table 1  The Pollutants degradation characteristics of some Comamonas 

菌株类型 
Strain type 

来源 
Original place 

降解底物 
Degradation substrate 

降解产物 
Degradation product 

Comamonas sp. UVS[8] 纺织厂土壤 纺织染料 DR5B 
7-苯甲酰氨基-3-二氮烯基-4-
羟基萘-2-磺酸 

Comamonas sp. CNB1[9] 活性污泥 对氯硝基苯 / 

Comamonas sp. VS-MH2[10] 染料污染土壤 偶氮染料 / 

Comamonas sp. E6[11] 土壤 对苯二酸酯 原儿茶酸 

Comamonas sp.[12] 土壤 PHB / 

Comamonas testosterone YW-1[13]  活性污泥 氯嘧磺隆 / 

Comamonas testosterone A3[14] 
硝基苯类化合物 
废水处理系统 

3,5-二硝基苯甲酸 / 

Comamonas testosteroni KF-1[15] / 3,4-磺苯基丁酸盐 CO2、H2O、SO4
2− 

Comamonas testosteroni KH122-3s[16] / 
3-羟基苯甲酸酯或 
4-羟基苯甲酸酯 

3,4-二羟基苯甲酸酯 

Comamonas testosteroni Pb50[17] 反应器 苯酚 / 

Comamonas testosteroni Q10[18] 活性污泥 3-甲基喹啉 3-甲基-2,5,6-三羟基吡啶 

Comamonas testosteroni TA441[19] / 苯酚 / 

Comamonas testosterone A1
[20] 土壤 甲基叔丁基醚 / 

Comamonas acidovorans AN3[21] 活性污泥 苯胺 / 

Comamonas aquatica LNL3
[22] 湖水 氨氮 亚硝酸盐氮或氮气 

Comamonas denitrificans sp.[23] 活性污泥 亚硝酸 / 

注: /: 文章未说明. 
Note: /: No explanations in the reference. 
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2  丛毛单胞菌降解污染物的代谢途径 

污染物的微生物降解可以在不同的条件下发

生, 不同的微生物代谢途径也各不相同, 从而使

污染物的微生物降解特性和代谢途径呈现多样

性。微生物降解污染物的过程中, 可能会出现多

种中间代谢产物; 在生物细胞中, 所有生化反应

都是由酶催化完成的, 因此, 研究者一般都是通

过测定降解过程中产物的类型, 分析细胞中所含

的酶来推测微生物降解污染物的代谢途径。 

Schleheck 等[15]发现 Comamonas testosteroni 

KF-1 在降解 3,4-磺苯基丁酸盐的过程中, 有两种

中间代谢产物, 一种是 4-磺基乙酰苯, 另一种是

4-邻磺基苯酚, 而在 Comamonas testosteroni KF-1

培养液的粗提物中检测到 4-磺基苯乙酮加氧酶、

4-磺基邻苯二酚双加氧酶等酶类, 在酶试验中发

现这些酶的活性与辅酶有着密切的关系, 从而推

测 3,4-磺苯基丁酸盐的降解是在辅酶及各种氧化 

酶的作用下完成的。 

刘 志 培 等 [24] 通 过 测 定 Comamonas acido-

vorans AN3 在苯胺为唯一碳、氮源生长的情况下, 

其完整细胞具有的酶活性, 发现含有苯胺双加氧

酶、邻苯二酚 2,3-双加氧酶、2-羟基己二烯半醛

酸脱氢酶、4-草酰巴豆酸脱羧酶和 4-羟基-2-酮戊

酸醛缩酶等, 并研究了相关酶的反应动力学, 推

测出 Comamonas acidovorans AN3 降解苯胺的代

谢途径, 如图 1 所示。 

崔明超等[18]发现 Comamonas testosteroni Q10

降解 3-甲基喹啉(3-MQL)的代谢产物主要包括 1

个 3-MQL 单羟基化合物、1 个保留时间不同但质

谱图大致相同的 3-MQL 双羟基化合物、1 个

3-MQL 三羟基化合物以及 2 个含氮的开环产物

[3-甲基-5-羟基-6-(3-羧基-3-丙氧基)-氢-2-吡啶酮

和 3-甲基-2,5,6-三羟基吡啶]。根据上述鉴定的代

谢产物, 提出了 3-MQL 降解的一种可能途径如

图 2 所示。 
 

 

图 1  Comamonas acidovorans AN3 降解苯胺的代谢途径 
Fig. 1  Metabolic pathways of aniline degradation by Comamonas acidovorans AN3 
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图 2  Comamonas testosteroni Q10 降解 3-MQL 的一种可能途径 

Fig. 2  One possible metabolic pathways of 3-MQL degradation by Comamonas testosteroni Q10 
 

有些丛毛单胞菌能降解不同的底物, 研究发

现 Comamonas testosteroni TA441 对苯酚及多种

类固醇物质具有降解作用, 该菌细胞内具有调控

多种酶的基因, 随着底物的变化, 不同的酶发挥

了各自的作用, 代谢途径也发生了变化[19,25−27]。 

微生物的代谢是复杂的, 且易受环境因素的

影响。因此, 对于丛毛单胞菌降解污染物的代谢

途径, 还需要研究者做大量的工作去探索。 

3  丛毛单胞菌降解污染物的影响因素 

不同丛毛单胞菌对于不同环境因素的反应并

不一致, 总的来说, 影响丛毛单胞菌生长、降解

污染物的主要因素有: 温度、pH、底物浓度、外

加碳氮源、溶氧浓度及重金属离子。 

3.1  温度 
温度是影响微生物生存的重要环境条件之

一。温度过低或过高时, 微生物的生长及酶的活

性都会受到抑制, 从而使污染物的降解速率下

降。丛毛单胞菌降解污染物的适宜温度普遍在

25 °C−35 °C 之间。Comamonas sp.在 29 °C−35 °C

间培养时, PHB 的降解效果最好且基本一样, 当

温度低于 15 °C 或高于 40 °C 时, PHB 的降解率明

显降低[12]。固定化 Comamonas aquatica LNL3 降

解氨氮的最适温度为 30 °C, 升温至 35 °C 时, 氨

氧 化 速 率 下 降 [28] 。 甲 基 叔 丁 基 醚 降 解 菌 株

Comamonas testosterone A1 在 25 °C 时降解率最

高, 35 °C、15 °C 及 5 °C 时降解率明显下降[20]。

Comamonas sp. CNB1 菌株的细胞生长和对氯硝

基苯降解受温度变化的影响显著, 在 28 °C 左右

达到最高生长水平和最高底物降解率, 高于或低

于此温度时细胞生长和对氯硝基苯的降解都受

到明显影响[9]。 

3.2  pH 
丛毛单胞菌能耐受的 pH 范围较为广泛, 对

于不同的降解物, 其最适的 pH 也不同, 而最适

生长 pH 和最适污染物降解 pH 也不完全相同。如

pH 值在 6.0−10.0 之间 Comamonas testosterone ZD 
4-1 均能生长降解苯酚, pH 在 10.0 时生长最好, 

而 pH 在 7.0、8.0、9.0、10.0 时的苯酚降解效果

基本一样[29]。Comamonas sp. UVS 在 pH 为 12.0

时仍能生长并降解染料 DR5B, pH 在 6.5 时降解

效果最好。Comamonas acidovorans AN3 降解苯胺

的最适 pH 为 7.0, 与最适生长 pH 一致, pH 低于 7.0

或高于 7.0 时, 苯胺降解率明显下降[21]。丛毛单胞

菌降解污染物的适宜 pH 普遍在 5.0−9.0 之间[9]。 

3.3  底物浓度 
底物浓度过低或过高都可能抑制丛毛单胞菌

的生长并干扰其代谢, 从而使降解效率受到影
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响, 适宜的底物浓度是丛毛单胞菌发挥其活性的

关键之一。 

Comamonas sp. VS-MH2 对 20−100 mg/L 的

由活性红 120、活性黑 5、活性黄 145、活性紫 5

组成的工业合成染料降解率可达到 90%以上, 当

合成染料浓度高于 100 mg/L, 降解率明显下降, 

120 mg/L 时的降解率只有 65%。可见, Coma-

monas sp. VS-MH2 对底物浓度有严格要求[10]。

PHB 降解菌株 Comamonas sp.在 PHB 浓度为

200 mg/L 左右时, PHB 解聚酶活性最高, PHB 降

解率也最高; PHB 低于 100 mg/L 时, 相比高于

230 mg/L 的浓度, PHB 解聚酶活性及 PHB 的降解

率下降更快, 说明其更易受低浓度 PHB 的影响[12]。 

在实际应用中, 当底物浓度较低或较高时可

先进行预处理后再进行生物处理, 或者选择能耐

受更低或更高底物浓度的微生物进行污染物治理。 

3.4  外加碳源、氮源 
不同外加碳源及氮源对降解效果的影响也不

同。Comamonas sp. VS-MH2 在以酵母膏为氮源

时, 合成染料的降解率达到 93.5%; 而以硝酸铵

为氮源时 , 只有 39% [10]。张杏青等 [20]发现在

Comamonas testosterone A1 降解甲基叔丁基醚

(MTBE)过程中, 添加一定浓度的乙醇对 MTBE

降解具有一定的促进作用, 而添加甲苯的培养液

中 MTBE 降解效率稍有下降, 可能因为乙醇的添

加给生物提供了足够的碳源, 使生物量得到积

累, 从而促进了 MTBE 的去除; 甲苯对微生物具

有一定的毒害作用, 抑制了酶的活性, 使微生物

产量下降, 从而制约了溶液中 MTBE 的有效降解。 

外加碳源、氮源既可以促进污染物的降解, 

也可以抑制污染物的降解, 合适的外加碳源、氮

源对污染物的微生物降解有着一定的促进作用。 

3.5  溶氧浓度(DO) 
不同的丛毛单胞菌对溶氧的需求不同, 而其

生长和降解污染物所需的溶氧浓度也不完全一

致。Comamonas sp. UVS 在振荡培养条件下的生

长速率高于在静置条件下培养的生长速率, 但在

静置条件下活性蓝 HERD 的降解达 98%以上, 而

振荡培养下活性蓝 HERD 却没有降解, 该结果说

明 Comamonas sp. UVS 生长所需的溶氧浓度要高

于其降解染料所需的溶氧浓度[8]。 

李正魁等[28]发现, 溶解氧浓度对固定化氨氧

化细菌 Comamonas aquatica LNL3 的氨氮去除

率和亚硝化率有重要影响。DO＜4.03 mg/L 时, 

氨氮去除率和亚硝化率较低, DO=4.03 mg/L 时, 

氨 氮 去 除率 和 亚 硝化 率 达 到最 大 值 , 分 别 为 

91.17%和 94.66%, 继续增大曝气量提高溶解氧浓

度, 氨氮去除率和亚硝化率增加甚微, 4.03 mg/L

为其最适溶氧浓度。 

Comamonas testosteroni Q10 在静置培养的条

件下, 喹啉的降解速度很慢, 12 h 对 100 mg/L 喹

啉的降解率为 77%, 对培养液进行振荡时降解速

率显著增加, 在 7 h 内即可完全去除; 振荡速度

在 60、90、120、150 r/min 的条件下, 喹啉降解

速率没有显著变化, 表明较小振荡速度所提供的

氧, 已足以被菌 Q10 利用来对喹啉进行降解[30]。 

3.6  重金属离子 
刘志培等[21]研究了 Hg2+等 9 种重金属离子对

Comamonas acidovorans AN3 的影响, 发现所试

浓度的重金属离子对 AN3 菌株的细胞生长和苯

胺的降解均具有抑制作用, 其中 Hg2+和 Ag+最明

显, 它们完全抑制了菌的生长, Co2+、Ni2+和 Cu2+

抑制作用也很显著; 其他重金属离子的抑制作用

相差无几。 

Umesh 等[31]发现 Mg2+、Ca2+、Cd2+、Zn2+和

Cu2+对 Comamonas sp. UVS 的生长没有影响, 

1 g/L 的 Mg2+缩短了纺织染料活性蓝 HERD 的降

解时间, 5 g/L 的 Mg2+延长了染料的降解时间; 所

试浓度的 Ca2+对染料的降解没有影响; 0.02 g/L 

的 Cd2+和 0.02 g/L 的 Zn2+延长了染料降解的时间, 
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0.03 g/L 的 Cd2+和 0.03 g/L 的 Zn2+抑制了染料的降

解, 而 0.02 g/L 的 Cu2+就可以抑制染料的降解。 

由此可见, 重金属离子对丛毛单胞菌的生长

及污染物的降解影响不同, 这与重金属离子的类

型、浓度有一定的关系。一般而言, 丛毛单胞菌

更易受高浓度重金属离子的影响。 

综上所述, 丛毛单胞菌对污染物的降解明显

受到不同环境因素的影响。在研究和实际应用过

程中, 应该严格考察不同因素的影响, 尽可能优

化条件, 使丛毛单胞菌能够发挥最好的降解效果。 

4  丛毛单胞菌在环境治理中的应用 

4.1  废水处理 
Song 等[32]构建了实验室规模的颗粒活性炭

固定床反应器, 用其处理含 200 mg/L 2-羟基萘磺

酸 的 皮 革厂 废 水 , 发现 接 种 菌株 Comamonas 

testosteroni 或 Arthrobacter globiformis 的反应器

在 130 d 时完全降解了 200 mg/L 的 2-羟基萘磺

酸。Pathak 等[10]利用菌株 Comamonas sp. VS-MH2

处理含活性红 120、活性黑 5、活性黄 145、活性

紫 5 的印染厂的合成染料废水, 30 h 内可完全降

解 100 mg/L 的合成染料。李正魁等[33]利用共聚

物 Poly (HEA)-Poly (HEMA)固定氨氧化菌株

Comamonas aquatic LNL3 结合实验室构建的流化

床反应器处理 70−100 mg/L 的氨氮合成废水, 在

适宜的温度、pH 等条件下, 氨氮去除率可达到

79%−95%, 亚硝化率可达到 90%以上。 

4.2  污染土壤的修复 
各种污染物的排放以及化学肥料、农药的使

用使土壤受到了严重的污染。生物修复是治理受

污染土壤的一个有效方法, 通常通过向受污染土

壤中引入相应的微生物来降解污染物。 

Zuzana 等[34]研究了 Comamonas testosteroni 

CCM 7350 对含五氯苯酚的黑钙土、冲积土、岩

层土的修复作用, 发现 Comamonas testosteroni 

CCM 7350 对不同土壤中的五氯苯酚均有降解

作用。  

刘磊等 [35]利用从污水处理厂分离的一株降

解氯代硝基苯的丛毛单胞菌菌株 Comamonas sp. 

CNB-1 进行了室内培养瓶及室外盆栽条件下受

污 染 土 壤的 生 物 修复 实 验 , 结 果 表 明 , 菌 株

CNB-1 有效地在土壤中定植和存活, 其细胞数量

与污染物浓度具有显著的相关性, 并能够在 2 d

时间内完全清除培养瓶土壤中 2 mg/kg 的氯代硝

基苯; 对室外盆栽土壤中的微生物群落检测结果

表明, 存在污染物氯代硝基苯时可以明显检测到

加入的菌株 CNB-1 的特征性条带 , 加入菌株

CNB-1 对土壤中原来微生物群落的影响不大。 

Wang 等[36] 利用菌株 Comamonas sp. strain 

KD7 与三叶草对二恶英污染的土壤进行生物修

复实验, 发现相比未种植三叶草的土壤, 种植三

叶草的土壤 Comamonas sp. strain KD7 二恶英降

解率更高; 三叶草提高了 Comamonas sp. strain 

KD7 在二恶英污染土壤中的适应、生存及降解二

恶英的能力, 该结果提高了 Comamonas sp. strain 

KD7 实际应用的可能性。 

虽然丛毛单胞菌在环境污染物降解方面具有

一定应用价值, 并且已有相关报道, 但在同时受

多种污染物污染的环境中的应用考察相对较少; 

另一方面, 丛毛单胞菌与其他环境污染物降解菌

株能否共存并降解相应的污染物也有待于进一

步研究探讨。 

5  结语 

目前, 对于丛毛单胞菌的应用研究主要基于

实验室阶段, 对其今后的研究有以下几点建议: 

(1) 深入研究其降解污染物的特性及代谢途径, 

为其实际应用提供理论指导; (2) 高效丛毛单胞

菌的分离筛选方法的建立, 特别是耐受高浓度或

低浓度污染物菌株的筛选; (3) 高效菌株的构建, 
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可采取固定化、基因工程改造等手段来构建选择

性高、耐受性强、降解率高的菌株。 

丛毛单胞菌属菌株分布广泛, 不仅对有机污

染物具有降解作用, 对无机污染物也有降解作

用。目前已有多株具有降解特性的丛毛单胞菌属

菌株得到分离, 其在环境治理中具有很大的应用

前景。 
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