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摘  要：有机卤呼吸细菌(organohalide-respiring bacteria, OHRB)在氯代烯烃污染地下水的原位生物

修复中扮演着关键性的角色，提高其丰度及活性对氯代烯烃的完全去除具有重要意义。在实际环

境中，有机卤呼吸细菌往往与多种微生物共存，微生物种间代谢互作现象十分普遍，有机污染物

的完全无害化往往需要通过微生物菌群的协同代谢作用来实现。因此，本文围绕微生物种间代谢

互作进行综述，对目前获得的脱氯微生物菌种资源及脱氯机理进行了回顾，重点阐述了专性

OHRB、非专性 OHRB 和非 OHRB 的种间代谢互作行为及机制，并提出以种间代谢互作为指导进

行合成微生物群落的构建来有效提高氯代烯烃厌氧生物降解效率，为实现环境氯代烯烃类有机污

染物的快速、彻底无害化提供理论指导。 
关键词：微生物种间代谢互作；有机卤呼吸细菌；合成微生物群落；氯代烯烃；厌氧脱氯 
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Abstract: Organohalide-respiring bacteria (OHRB) play a key role in the in-situ bioremediation 
of chlorinated ethenes-contaminated groundwater. Improving the abundance and activity of 
OHRB is of great significance for the complete removal of chlorinated ethenes. Given that 
OHRB tend to coexist with multifarious microorganisms, metabolic interaction among 
microbial species has been considered to be a common phenomenon. The complete innocuity of 
organic pollutants requires the cooperative metabolism of microbial flora. Therefore, from the 
perspective of interspecific metabolic interaction of microorganisms, this paper presented a 
brief review of the current dechlorinating microbial resources as well as the mechanism of the 
dechlorination, particcularly the interspecific metabolic interaction of obligate OHRB, 
non-obligate OHRB and non-OHRB, and the mechanisms. Moreover, we proposed to construct 
the synthetic microbial community based on interspecific interaction to improve the anaerobic 
biodegradation efficiency of chlorinated ethenes, hoping to guide the rapid and complete 
innocuity of chlorinated ethenes in the environment. 
Keywords: metabolic interactions among microbial species; organohalide-respiring bacteria; 
synthetic microbiome; chlorinated ethenes; anaerobic dechlorination 
 

氯代烯烃作为一类重要的工业生产原料，

被广泛应用于化工业、制药业、印染业及农业

等众多领域[1-2]。然而，由于生产和使用过程中

不合理的处置及地下储罐渗漏等原因，地下水等

环境已被四氯乙烯(tetrachloroethylene, PCE)、三

氯乙烯 (trichloroethylene, TCE)等氯代烯烃污

染 [3]。近年来，地下水安全越来越受到公众重

视。研究表明，近几十年来在受污染的地下水

中普遍检测到 PCE 和 TCE[4]。PCE 和 TCE 等氯

代烯烃具有致癌性，已被列入有毒有害水污染

物名录[5]。地下水氯代烯烃污染状况已不容忽

视，对其进行修复、治理及防范势在必行。根

据修复原理和机制的不同，目前已有的针对氯

代烯烃污染地下水的修复技术可分为物理、化

学及生物三类。其中，微生物修复因具有易于

原位修复、经济高效、无二次污染、费用低等

优势，被认为是较为理想的修复技术[6]。 
在地下水中，PCE 和 TCE 等氯代烯烃会向

下迁移，最终转移到溶解氧及氧化还原电位极

低的厌氧区域，因此，地下水环境中微生物厌

氧还原脱氯成为最主要的生物修复方式。微生

物在地下水环境中以群落的形式存在，具有脱

氯能力的微生物往往与其他微生物共存，微生

物间存在着互惠/偏利/竞争等复杂的种群相互

作用关系 [7]。对于脱氯微生物而言，足够的电

子供体、适当的辅酶因子对其生长繁殖及脱氯
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效能具有至关重要的作用[8-9]。然而，微生物对

代谢底物的竞争导致种群间发生抑制性相互作

用，使脱氯微生物丰度及活性降低，延长了氯

代烯烃的无害化进程。与此同时，地下水环境

中的其他功能微生物可以与脱氯微生物形成相

互促进的网络代谢关系。例如，非脱氯菌群可

以通过协同代谢作用为脱氯微生物提供营养物

质和电子供体，解决地下水营养贫瘠的问题，

以实现有机污染物的完全无害化[10-11]。因此，

精准调控菌群间的相互作用以促进脱氯微生物

的生长繁殖并提升生物修复效率是近年来研究

人员关注的热点，越来越多的研究从微生物种

群间的促进性相互作用入手，通过相应处理技

术来提高对环境中有机污染物的去除效率。 
本文围绕地下水氯代烯烃脱氯过程中的

微生物种间代谢互作，综述了具有厌氧还原脱

氯能力的微生物，并概述了有机卤呼吸细菌

(organohalide-respiring bacteria, OHRB)的脱氯

机制及目前微生物厌氧还原脱氯所面临的瓶颈

问题；并以此为基础，对专性有机卤呼吸细菌、

非专性有机卤呼吸细菌和非有机卤呼吸细菌的

种间代谢互作行为及机制进行重点阐述，提出

以微生物种间代谢互作为原则构建微生物群落

来有效提高专性脱卤菌厌氧还原脱氯效率，以

期为实现环境氯代烯烃类有机污染物的快速、

彻底无害化提供理论指导及技术方案。 

1  微生物厌氧还原脱氯的研究

进展 
有机卤呼吸细菌是指以有机卤化物作为最

终电子受体进行产能代谢的细菌[12]。在整个过

程中，有机卤化物中的碳-卤键断裂，有机卤取

代基以无机卤的形式被释放，进而实现细胞的

生长和有机物的消除[13]。微生物厌氧还原脱氯

通常由有机卤呼吸细菌完成，电子传递链在还

原脱氯过程中发挥着至关重要的作用。 

1.1  有机卤呼吸细菌的种类 
目前，已分离得到的有机卤呼吸细菌主要

分布于变形菌门 (Proteobacteria)、厚壁菌门

(Firmicutes)及绿屈挠菌门(Chloroflexi)。根据是

否以有机卤化物作为唯一电子受体可将 OHRB
进一步划分为专性 OHRB 及非专性 OHRB[14]。其

中，非专性 OHRB 主要分布于变形菌门及厚壁菌

门，主要种类包括脱硫念珠菌(Desulfomonile)、
氯乙烯脱硫单胞菌(Desulfuromonas chloroethenica)、
脱硫弧菌(Desulfovibrio)、地杆菌(Geobacter)、
多食硫化螺旋菌(Sulfurospirillum multivorans)、
脱亚硫酸杆菌(Desulfitobacterium)等[15-18]。这些

微生物可用的电子供体较为广泛(乳酸、丙酮

酸、葡萄糖等)，有些种属不仅可以进行厌氧还

原脱氯作用，还具有产乙酸、电子传递等特殊

性能。但上述非专性 OHRB 有一个共同特点，

即只能将 PCE/TCE 部分脱氯至毒性更大的低

含氯有机物 DCE，因此，采取上述微生物进行

生物修复无法满足实际需求[10]。 
目前，分离得到的专性 OHRB 均属于绿屈

挠菌门，包括脱卤拟球菌(Dehalococcoides)和脱

卤单胞菌(Dehalogenimonas)等[19]。不同于非专

性 OHRB，专性 OHRB 可将 PCE/TCE 等高氯

代烯烃彻底还原为无毒物质乙烯 (ethylene, 
ETH)，实现有机污染物的无毒化。1997 年，

Maymó-Gatell 等成功从自然界中分离纯化得到

了第一株具有完全脱氯能力的专性 OHRB 麦卡

蒂 氏 脱 卤 拟 球 菌 (Dehalococcoides mccartyi 
strain, Dhc) 195[20]。此后，相继从受污染的地下

水、含水层及消化污泥等环境中分离出脱卤拟

球菌 NIT01、GEO12、BAV1、CBDB1、FL2、
GT、VS、CG-1 和 CG-5 等。然而，它们只能以

氢气作为电子供体，以氯代烯烃等卤化物作为
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电子受体，详细信息见表 1。相较于其他已经

得到深入研究的脱卤微生物种属，脱卤单胞菌

属(Dehalogenimonas)是近年来发现的新型专性

有机卤呼吸细菌，目前仅分离得到了 6 株纯培养

菌株，包含 3 个正式命名的种：Dehalogenimonas 
lykanthroporepellens、Dehalogenimonas alkenigignens
和 Dehalogenimonas formicexedens，以及尚未

正式命名的种 Candidatus Dehalogenimonas 
etheniformans，菌种资源有待进一步开发[31-34]。

这些已分离得到的专性 OHRB 具有相同或高度

类似特征。例如，均为革兰氏阴性细菌，生长严

格厌氧，耐受一定浓度的氨苄青霉素(1.0 g/L)，
只能以氢气或甲酸盐为电子供体等[34]。筛选获

得具有较优降解性能及不同代谢性质的 OHRB
以扩充菌种资源库、提高对微生物还原脱氯的

认识是目前的一大研究方向。不同代谢性质的

高效微生物共存于同一环境中，如果相互之间

生态位分离，形成了互生关系，就能产生协同

作用，相互提供营养及其他生活条件，进而实

现对有机污染物的高效降解[35]。 

1.2  微生物厌氧还原脱氯机制 
研究表明，OHRB 的高效还原脱氯是通过

电子传递链实现的，对 OHRB 的电子传递链进

行研究有助于更深层次地理解还原脱氯过程，

为实现微生物的高效还原脱氯提供理论基础。

如图 1 所示，非专性 OHRB 的电子传递链主要由

3 部分组成：氢化酶、电子载体醌(甲基萘醌)及末

端还原脱卤酶(reductive dehalogenase, RDase)[36]。

氢气经由氢化酶分解生成电子及质子，其中电

子经由电子载体醌传递至脱卤酶，并利用脱卤

酶实现高氯代有机卤化物的还原[37-38]。不同于

非专性 OHRB 的醌依赖型电子传递方式，专性

OHRB 依赖于铁硫簇钼酶簇(complex iron-sulfur 
molybdoenzyme, CISM)代替醌将电子传递至末

端还原脱卤酶[39]。因此，不同类型 OHRB 的电

子传递链在组成上存在一定差异，这种差异为

提高 OHRB 的丰度及活性提供了有效参考[40]。 
还原脱卤酶(reductive dehalogenase, RDase)

在氯代烯烃的还原过程中起着关键性作用，如

图 2 所示，OHRB 具有以下几种还原脱卤酶[41]： 
 
表 1  具有氯代烯烃降解能力的脱卤拟球菌 
Table 1  Dehalococcoides with the ability to degrade chlorinated ethenes 
菌株名称 
Strain name  

电子受体 
Electron acceptor 

最终产物 
Final product 

还原脱卤酶 
RDase 

参考文献 
References 

NIT01 TCE ETH PceA/VcrA [16] 
195 PCE/TCE VC, ETH PceA/TceA [20] 
CBDB1 PCE/TCE DCEs CbrA [21] 
FL2 TCE VC, ETH TceA [22] 
GT TCE ETH VcrA [23] 
VS DECs/VC ETH VcrA [24] 
CG-1 PCE/PCBs ETH PcbA1 [25] 
CG-5 PCE/PCBs ETH PcbA5 [25] 
CG-4 PCE/PCBs ETH PcbA4 [26] 
11a5 PCE ETH PteA [27] 
GEO12 TCE ETH TceA/VcrA [28] 
BAV1 DCEs/VC ETH BvcA [29] 
BTF08 PCE/TCE ETH PceA/TceA [30] 
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图 1  有机卤呼吸细菌电子传递链示意图   A：非专性 OHRB 电子传递链. Fdh/MBH：甲酸脱氢酶/膜
结合 NiFe 氢化酶；MK/MKH2：甲基萘醌类；PceA：PCE 还原脱卤酶. B：专性 OHRB 电子传递链. 
HupL/HupS/HupX：氢化酶；CISM：铁硫簇钼酶簇；RdhA：还原脱卤酶 
Figure 1  Diagram of the electron transport chains in organohalide-respiring bacteria. A: The non-obligate 
OHRB electron transport chains. Fdh/MBH: Formate dehydrogenase/membrane-bound NiFe hydrogenase; 
MK/MKH2: Menaquinones; PceA: PCE-RDase. B: Obligate OHRB electron transport chains. 
HupL/HupS/HupX: Hydrogenase; CISM: Complex iron-sulfur molybdoenzyme; RdhA: Reductive 
dehalogenase. 
 

 
 
图 2  四氯乙烯微生物厌氧还原脱氯过程中涉及还原脱卤酶示意图   PCE：四氯乙烯；TCE：三氯乙

烯；cis-DCE：顺-1,2-二氯乙烯；VC：氯乙烯；ETH：乙烯；PceA：PCE 还原脱卤酶；TceA：TCE 还

原脱卤酶；DceA：DCE 还原脱卤酶；VcrA：VC 还原脱卤酶；BvcA：VC 还原脱卤酶 
Figure 2  Diagram of RDase involved in microbial anaerobic reduction dechlorination of tetrachloroethylene. 
PCE: Tetrachloroethylene; TCE: Trichloroethylene; cis-DCE: cis-1,2-dichloroethene; VC: Vinyl chloride; 
ETH: Ethylene; PceA: PCE-RDase; TceA: TCE-RDase; DceA: DCE-RDase; VcrA: VC-RDase; BvcA: 
VC-RDase. 
 
由基因 pceA编码的PCE还原脱卤酶(PCE-RDase)
将 PCE/TCE 还 原 转 化 为 顺 -1,2- 二 氯 乙 烯

(cis-1,2-dichloroethene, cis-DCE)；由基因 tceA
编码的 TCE 还原脱卤酶(TCE-RDase)将 TCE、

cis-DCE 转化为氯乙烯(vinyl chloride, VC)、
ETH；由基因 dceA 编码的 DCE 还原脱卤酶

(DCE-RDase)将 cis-DCE 还原为 VC；由基因

vcrA 编码的 VC 还原脱卤酶 (VC-RDase)将

cis-DCE、VC 还原至无毒产物 ETH；由 bvcA
基因编码的 VC-RDase 将 VC 还原为 ETH[42-43]。

上述不同的还原脱卤酶功能各异，负责不同氯

代烯烃的降解，而且分别存在于不同类型的专

性 OHRB 中，这种特异性为深入研究专性

OHRB 的脱氯机制提供了有利参考[36]。研究表

明，所有已被生化鉴定的还原性脱卤酶的催化

亚单位中基本都包含维生素 B12 (vitamin B12, 
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VB12)辅因子和铁硫簇，通过 VB12 氧化态与还

原态的转换将电子传递至有机氯代物，进而形

成卤-钴复合物将有机氯代物还原，而且目前所

分离得到的所有专性有机卤呼吸细菌的脱卤酶

活性中心均为钴胺酰胺[44]。然而大量的研究表

明，这些专性 OHRB 自身却不存在能够从头合

成钴胺酰胺的基因，只能从外界环境中吸收已

有的钴胺酰胺，环境中钴胺酰胺是否存在及其

浓度变化将直接影响脱卤酶酶活力[44-45]。 
综上所述，专性 OHRB 在氯代烯烃等有机

污染物的彻底无害化中扮演着关键性的角色。

然而，目前分离得到的专性 OHRB 代谢性质较

为单一，可利用的电子供体、碳源类型较少，

电子传递链的关键组分脱卤酶活性受外界环境

影响较大，导致在地下水等环境中该细菌的丰

度及活性较低，影响了生物修复的效果[46]，而

专性 OHRB、非专性 OHRB 电子传递方式的差

异为提升脱卤菌的脱氯效率提供了新思路。如

在脱卤拟球菌(Dhc 195)降解 TCE的培养体系中

添加奥奈达湖希瓦氏菌(Shewanella oneidensis) 
MR-1 后，TCE 完全脱氯到 ETH 的时间从 24 d
缩短至 16 d，大幅度提高了专性 OHRB 的还原

脱氯效率；对这一现象进行研究发现，菌株

MR-1 在自身效能稳定发挥的同时在一定程度

上增强了专性 OHRB 的电子传递效率，使专性

OHRB 的代谢活性得到提高[47]。因此，在未来

的研究中可基于对微生物厌氧还原脱氯机理的

深入剖析，从专性 OHRB、非专性 OHRB 及非

OHRB 生理特性、电子传递方式的差异入手，

通过相应的处理手段来促进脱氯微生物的生长

代谢和还原脱氯。 

1.3  微生物厌氧还原脱氯面临的瓶颈问题 
专性有机卤呼吸细菌丰度及活性较低严重

制约了氯代烯烃污染地下水的原位生物修复工

作的开展，多种化学和生物方法已被用来提高

专性有机卤呼吸细菌的生长速率及代谢活性，

但目前仍存在效果不明显、时效性短、成本过

高等问题。例如，添加生长基质这一手段不仅

使 OHRB 的丰度及活性得到增强，环境中其他

功能微生物的活性也会得到提高，OHRB 与菌

群中的其他功能微生物因竞争关键代谢底物会

发生资源竞争等种间抑制性相互作用，影响菌

群的脱氯性能，导致最终的生物修复效果不如

预期目标[48]，而投加功能菌群则因菌群结构过

于简单、未形成代谢网络、相互作用不密切面

临着菌群不稳定、易流失等问题[49]。因此，明

确微生物间的相互作用对提高 OHRB 还原脱氯

速度、指导原位生物修复工作的开展具有重要

意义。在实际环境中，专性 OHRB 常与其他功

能微生物相互作用形成复杂的脱卤菌群，进而

对所在体系中的氯代烯烃还原脱氯，实现污染

物的无害化[50-51]。相较于种群间的竞争或抑制

效应，营养交叉喂养、协同代谢等种间代谢互作

模式在一定程度上有利于提高环境中脱氯微生

物的活性、加速修复速率。利用微生物间的促进

性相互作用实现关键代谢物质的自给自足并提

高体系内的电子传递效率，进而提高专性 OHRB

的丰度、增强氯代烯烃的去除效率值得被探讨。 

2  微生物种间代谢互作促进氯

代烯烃类物质快速降解 
2.1  专性 OHRB 与非专性 OHRB 种间代

谢互作 
在污染物降解过程中，微生物互作形式主

要分为以下几种类型[52-54]：(1) 并联降解模式，

微生物具有完整降解酶系，可独立进行降解，

共培养时降解效率提升；(2) 串联降解模式，降

解污染物的过程需降解酶系互补，构成完整的

降解酶系；(3) 微生物-微生物作用间接协助降
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解模式，微生物拥有完整的降解酶系，与其互

作微生物不直接参与污染物降解，但有助于具

有降解功能的微生物的活性发挥；(4) 微生物-污
染物作用间接协助降解模式。深刻理解在氯代

烯烃降解过程中微生物的种间互作模式有助于

更好地管理并利用脱卤菌群。 
在实际环境中，脱卤拟球菌(Dehalococcoides)

和脱卤单胞菌(Dehalogenimonas)等专性有机卤

呼吸细菌常与地杆菌(Geobacter)、硫化螺旋菌

(Sulfurospirillum)、脱卤素杆菌(Dehalobacter)、
沉积物希瓦氏菌(Shewanella sediminis)等非专

性有机卤呼吸细菌共存[47]。已有研究表明，这

些非专性 OHRB 除可将高氯代烯烃脱氯还原为

低氯代烯烃外，还可为专性 OHRB 提供乙酸、

氢气、VB12 等生长必需因子，促进专性 OHRB
的生长；反过来专性 OHRB 将有机氯化物彻底

还原为无毒物质，为非专性 OHRB 提供较为适

宜的生长环境[55-56]。同时，各种类型的 OHRB
共存，从一定程度上促进了高氯代烯烃的逐步

还原脱氯[57-58]。相应示意图如图 3 所示。 
 

 
 
图 3  专性 OHRB与非专性 OHRB种间代谢互作

示意图   cis-DCE：顺-1,2-二氯乙烯；PCE：四

氯乙烯；ETH：乙烯; VB12：维生素 B12 
Figure 3  Diagram of interspecific metabolic 
interaction between obligate OHRB and 
non-obligate OHRB. cis-DCE: cis-1,2-dichloroethene; 
PCE: Tetrachloroethylene; ETH: Ethylene; VB12: 
Vitamin B12. 

Liang 等 [59]研究了可将 PCE 还原脱氯为

cis-DCE 的地杆菌(Geobacter lovleyi) LYY 与麦

卡蒂氏脱卤拟球菌 (Dehalococcoides mccartyi) 
CG1 间的关系，结果表明，当以丙酸为碳源时

菌株 LYY 可为脱卤拟球菌提供碳源与电子供

体，同单菌株培养相比，PCE 被完全转化还原

的时间提前了 15 d；Yan 等[29]利用可将 TCE 还原

转化为 cis-DCE 的地杆菌(Geobacter lovleyi) SZ
与麦卡蒂氏脱卤拟球(Dehalococcoides mccartyi) 
BAV1/FL2 进行共培养，发现菌株 SZ 具有产生

钴胺酰胺的能力[(12.9±2.4) ng/L)]，并且菌株

BAV1/FL2 在无外源钴胺酰胺添加的情况下能

够利用菌株 SZ 产生的钴胺酰胺进行正常的生

长代谢和还原脱氯；Kruse 等[30]将麦卡蒂氏脱

卤拟球菌(Dehalococcoides mccartyi) BTF08 与

多食硫化螺旋菌(Sulfurospirillum multivorans，
非专性 OHRB，将 PCE 脱氯还原为 cis-DCE)共
培养，发现与单独培养菌株 BTF08 相比，共培养

体系将 PCE 彻底转化为 ETH 的速率提高了 3 倍，

而且多食硫化螺旋菌为菌株 BTF08 提供了碳

源、电子供体及辅酶因子。 
上述研究显示了专性 OHRB 与非专性

OHRB 的种间正相互作用。在上述反应体系内，

非专性 OHRB 所供给的关键代谢底物在一定程

度上增加了专性 OHRB 的代谢活性、电子传递

效率及脱卤酶酶活性，使得在共培养体系中专

性 OHRB 的丰度、活性及还原脱氯效率相比单

独培养均得到提高。综合以上分析，专性 OHRB
与非专性 OHRB 的种间互作属于串联降解模

式、微生物-微生物作用间接协助降解模式的结

合。在这种培养体系下，微生物间紧密联系、

互依共存，使自身生长繁殖得到保障的同时加速

了有机污染物的降解进程。因此，在实际修复过

程中可以考虑将专性 OHRB 与非专性 OHRB 进

行共培养，通过微生物的种间互作实现高氯代
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烯烃的快速还原脱氯。 

2.2  专性 OHRB 与非 OHRB 种间代谢互作 
除与非专性 OHRB 共存外，实际环境中专

性 OHRB 还与产乙酸菌、产甲烷菌、发酵细菌

等微生物共存，理清这些微生物之间的相互作

用关系对实现氯代烯烃的彻底无害化也具有重

要意义[60-61]。这些非 OHRB 如梭菌(Clostridium)
发酵有机物产生氢气和乙酸，为 OHRB 提供电子

供体及碳源[62-63]；伍氏醋杆状菌(Acetobacterium 
woodii)、产甲烷菌产生辅酶因子 VB12，助力脱

卤拟球菌的快速培养[64-65]；黏土杆菌(Pelobacter) 
SFB93 可将乙炔这种抑制脱氯菌活性的物质转

化为乙酸和氢气，不仅解除了乙炔的抑制作用，

还为脱氯菌提供了碳源及电子供体[66]。不同于

专性 OHRB 与非专性 OHRB 在污染物降解过程

中的种群互作模式，专性 OHRB 与非 OHRB 间

是一种微生物-微生物作用间接协助降解模式，

更类似于一种偏利共生的模式。专性 OHRB 利

用体系中非 OHRB 所分泌的代谢产物进行细胞

生长耦联还原性脱氯，而非 OHRB 在这一关系

中解除了有毒物质对自身的毒害作用(相应示

意图见图 4)[67]。 
以上所述均是人为建立的共培养体系或筛

选得到的混菌体系中所观察到的现象，微生物

间形成了稳定共生的种间互作关系，在提高相

关微生物生长代谢活性的同时实现了污染物的

高效去除，为研究更加复杂的群落关系提供了

参考。不仅如此，这些混菌体系已越来越多地

被应用到实际地下水环境中氯代烯烃的生物修

复工作中，并取得了一定的成效，为实际生物

修复尤其是生物强化过程提供了有力支持[68]。

随着合成生物学的发展，以微生物种间代谢互

作为基础进行微生物群落的构建、生物菌剂的

研发越来越被研究人员所重视。 

3  基于微生物种间代谢互作构

建合成微生物群落 
微生物种间代谢互作为复合功能微生物菌

群的构建及氯代烯烃污染地下水的微生物修 
 

 
 
图 4  专性 OHRB 与非 OHRB 种间代谢互作示意图   cis-DCE：顺-1,2-二氯乙烯；PCE：四氯乙烯；

ETH：乙烯; VB12：维生素 B12 
Figure 4  Diagram of interspecific metabolic interactions between obligate OHRB and non-OHRB. cis-DCE: 
cis-1,2-dichloroethene; PCE: Tetrachloroethylene; ETH: Ethylene; VB12: Vitamin B12. 
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复提供了新思路。生物强化是通过外加功能微

生物实现氯代烯烃快速降解的同时为专性

OHRB 提供必要代谢底物，以促进其生长繁殖

和还原脱氯。随着对“生物强化”这一概念的深

刻理解，混合菌群因生态位广泛、代谢性质多样

被越来越多地应用于实际生物强化中。例如，脱

氯菌群 KB-1 作为一种商业菌群被广泛使用[69]。

然而，目前得到的具有商业用途的脱氯菌群均

为富集产物或采用直接复配的形式(将具有较

优性能的微生物通过适当的比例进行组合)人
工构建的微生物群落，前者菌群结构复杂，不

利于定向调控；后者忽视了脱氯微生物间的相

互作用，造成微生物间存在代谢抑制，导致菌

群功能稳定性较差，易解体[70-71]。中国工程院

发布的《全球工程前沿 2020》中明确指出在微

生物菌群的构建中需要解决这一瓶颈问题，即

消除或降低不同功能菌株之间的代谢抑制，突

破简单复配造成的代谢抑制瓶颈，使代谢分工

更加合理，菌群更加稳定[49]。如何构建一个较

优脱氯菌群并确保功能菌群在系统中的功能与

活性稳定，进而增加专性 OHRB 的丰度，突破

修复瓶颈，成为了目前科研人员的关注热点。

而微生物种间代谢互作恰好为解决目前复合

功能微生物菌群构建中存在的问题提供了科

学指导[72-73]。 
综上可知，脱氯微生物间存在一定的种间

代谢互作，这种正相互作用使微生物互惠共生、

紧密联系、协同代谢，在脱氯菌群的效能发挥

及功能稳定性上发挥着重要作用。微生物群落

并不是微生物个体的简单聚集，而是微生物种

群通过复杂的相互作用形成的有机结合体，各

微生物间是通过代谢互作方式联系在一起的，

即各单一物种的微生物之间存在代谢交换，形

成复杂的代谢网络，以此决定菌群活性和功能

多样性[74]。微生物种间代谢互作对维持功能菌

群生物学功能及结构稳定性具有重要意义[75]。

在脱氯菌群构建的过程中，应首先考虑微生物

的种间相互作用，并合理利用正相互作用，使

微生物之间形成紧密的代谢互作，避免代谢抑

制的发生，以提高所构建群落的效能及稳定性。

因此，以菌株之间的代谢互作机制为指导原则

构建脱氯菌群，可以有效避免生物强化过程中

微生物之间潜在的竞争或抑制，确保功能菌群

在系统中的功能与活性稳定。 
在技术手段方面，随着微生物组学、计算

生物学和合成生物学的发展，合成微生物组的

理论和方法为突破目前菌群构建过程存在的问

题提供了有力手段。合成微生物组是指通过对

不同的微生物菌株进行整合，依据相互作用、

空间协调、菌群稳定和生物遏制等原则，利用

营养互补、代谢途径分割、解除生长抑制和降

低突变率等方法构建的微生物群落[76]。合成微

生物组构建的多菌株共培养体系与传统的多菌

株混合培养体系不同，菌株的代谢过程经过合

理的设计与分工，精确实现所需功能。建立符

合需求的合成微生物组，需要经过多个设计-建
造-测试-学习(design-build-test-learn, DBTL)循
环，从而得出最优组成的微生物群落，克服菌

种复配盲目性及缺少高效组合方法和代谢抑制

的问题[77]。作为合成生物学的指导思想，“DBTL
循环”为构建多菌株共培养体系提供了强大工

具。通过“DBTL 循环”人工构建的合成微生物

菌群相较于富集驯化所得菌群和单一菌株具有

如下优势：(1) 结构简单、易于控制；(2) 生物

学功能和环境适应性更强；(3) 代谢分工更合

理，微生物间存在紧密的种间互作关系；(4) 不
易解体，可进行定向调控。合成微生物组因其

独有的优势已被应用于脂肪酸的生产及木质

素、农药的降解等领域，具有一定的应用潜力，

值得深入研究[78-79]。 
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通过“DBTL”循环构建合成微生物群落首

先应明确微生物间的代谢关系，通过对微生物

的种间代谢互作进行数学分析，从而理性设计

功能微生物群落[80]。如前所述，专性 OHRB 与

非专性 OHRB 及非 OHRB 间存在一定的种间代

谢互作，可通过基于基因组尺度的代谢模型

(genome scale of metabolic network model, 
GSMM)及通量平衡分析(flux balance analysis, 
FBA)等对微生物种间代谢互作进行客观分析，

从而达到理性设计的目的[81]。利用 DBTL 循环方

法精确构建合成微生物群落的一般流程如图 5 所

示[82]。我们认为，以微生物种间代谢互作为原 

则，应用合成微生物组的方法和手段，进行合

成微生物群落的人工构建是突破现有脱氯菌群

构建所面临局限性的一大有力武器。 

4  结论与展望 
本文对目前获得的脱氯微生物菌种资源及

脱氯机理进行了回顾，以此为基础重点阐述了

脱氯微生物种间正相互作用关系，并提出了人

工构建具有高效降解氯代烯烃能力的复合功能

微生物菌群的一般方法，以实现厌氧条件下氯

代烯烃类污染物的快速完全脱氯。微生物种间

代谢互作对维持功能菌群生物学功能及群落结 

 

 
 
图 5  合成微生物群落构建流程 
Figure 5  Construction process of synthetic microbial communities. 
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构稳定性具有重要意义，阐明脱氯菌群中专性

OHRB、非专性 OHRB 及非 OHRB 间的代谢互

作关系可为氯代烯烃污染场地的高效生物修复

提供理论指导。同时，以微生物种间代谢互作

为原则，提出了结合合成生物学的手段方法进

行复合功能微生物菌群的构建，可为污染场地

的实际生物修复提供有力工具。 
未来的研究应着力解决以下几个方面的问

题：(1) 脱氯微生物种间代谢互作机制的进一步

阐明、互作机制的明晰有利于更好地对脱氯菌

群进行加工利用；(2) 不同代谢性质的专性有机

卤呼吸细菌菌种资源的开发，不同的代谢性质

意味着微生物可能具有不同的生态位水平，依

靠这些具有不同代谢性质的微生物所构建的微

生物菌群具有更强的功能稳定性；(3) 针对不同

类型的氯代有机污染物进行功能菌群的构建，

对所构建微生物群落的脱氯性能进行优化，以

达到更优的氯代污染物降解效能。 
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