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摘要：多环芳烃是我国土壤环境质量标准中要求严格管控的一类持久性有机污染物，利用微生物技术修

复有机污染土壤具有绿色、经济等突出特点，应用前景广泛。目前多学科的协同发展和新技术的研究应

用，为多环芳烃土壤微生物转化机制与污染生态过程等方面带来了新的认识，同时对修复技术的实际应

用与调控提供了新的思考方向。本文以多环芳烃污染土壤微生物修复为主体，从污染土壤微生物修复应

用技术、多环芳烃微生物降解特征、土壤体系污染物归趋规律与微生物作用及土壤污染微生物群落响应

与研究技术等方面进行综合评述，并针对现存应用技术瓶颈和理论空白作进一步思考和展望。 
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多环芳烃(polycyclic aromatic hydrocarbons，

PAHs)具有致癌、致畸、致突变等“三致”效应，是

美国环保署优先控制的一类持久性有机污染物，

据《全国土壤污染状况调查公报》，我国土壤 PAHs

点位超标率高达 1.4%，土壤环境质量总体不容乐

观。自然环境中有机污染物的去除主要通过微生

物的降解或转化作用而实现，微生物修复技术即

是利用这种生物过程进行土壤污染修复的方法，它

与物理、化学方法相比更为环境友好、绿色经济。

在农田污染土壤应用微生物技术期望满足修复兼

顾农业生产的现实需求，以实现边生产边修复；在

场地污染环境将微生物技术耦合更为高效的物

理、化学技术则是为了实现修复工程的节能减耗。 

微生物修复针对石油烃、有机农药、多氯联

苯等污染土壤具有较好的效果，而对于疏水性更

高、生物降解更难的 PAHs，其修复难度更大。发

展更为完善的 PAHs 污染土壤微生物修复技术，除

了明晰污染物自身的生物降解代谢特征，还应结

合实际环境中的土壤结构和性质、污染物理化特

性、微生物群落组成和功能等进行综合考虑。本

文重点就难降解 PAHs 的微生物代谢机制和土壤

体系下 PAHs 微生物转化过程等方面作系统介绍，

并就 PAHs 污染土壤微生物修复技术现存问题与

发展趋势进行探讨。 
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1  PAHs 污染土壤的微生物修复应

用技术 

有机污染土壤修复技术包括物理修复、化学

修复、生物修复等。物理、化学修复技术利用温

度、电动力、化学氧化等方式将污染物从土壤去

除，起效快、周期短，但工程耗能较高且对土壤

性质破坏较大；生物修复技术通过植物或微生物

对污染物的吸收、降解或转化作用实现污染土壤

修复，工程周期相对较长，但具有成本低且环境

友好等独特优势，在农田污染土壤修复应用更为

广泛。现行微生物修复技术对石油烃、多氯联苯、

杀虫剂等多种有机污染土壤具有较好效果[1–3]，但

针对强疏水性 PAHs 的修复难度较大。微生物修复

可分为原位和异位技术应用[4]，原位技术不需将污

染土壤搬离现场进行修复，通常采用土壤翻耕、

营养物质添加、接种外源菌剂等措施在原位土壤

进行修复作业，其修复成本低适用于大面积污染

土壤修复；异位技术需要将污染土壤挖出，采用

生物堆制法、制床法、泥浆生物器反应法等进行

处理，土壤和修复剂在异位均匀混合能提供更充

分的通氧因此降解效果更佳，但因修复成本高更

适用于点源污染土壤。 

土壤微生物修复从技术原理可划分为生物刺

激和生物强化两大类型[5]。生物刺激是通过添加营

养物质等刺激土著微生物降解活性来修复土壤的

方法。有机污染土壤的有机质水平往往较高，其

他营养物质的快速消耗可能限制土著微生物发挥

降解作用，因此通过营养元素调整土壤碳、氮、

磷等元素配比形成利于 PAHs 微生物降解的环境

条件[6]；另一方面，刺激方法也基于污染物的微生

物转化代谢特征而直接强化特定过程，如研究发

现芳烃结构化学物质可通过共代谢作用增强土壤

难降解 PAHs 的生物降解[7–8]。实际应用中，生物

刺激剂多选择植物秸秆、畜禽粪便、活性污泥等

廉价工农业废弃物[9]，通过原位添加或异位堆肥等

方式进行土壤修复，它们在修复土壤的同时还能

提升农田土壤肥力实现废弃资源再利用。其中发

酵牛粪和植物秸秆等在调节土壤营养比、刺激土

著降解真菌上发挥作用[10]，菇渣废弃物自身包含

大量白腐真菌残体及木质素降解酶，其修复机制

则是木质素降解酶对 PAHs 的转化作用[11–12]。此

外，鼠李糖脂等生物表面活性剂也是常用的土壤

修复刺激剂[13]，它在促进土壤 PAHs 溶出增强生

物降解等方面发挥积极作用。 

生物刺激法在实际土壤修复中更为常用，在

自然环境中有机污染物降解微生物数量较低的时

候，就需要考虑采用生物强化方法引入外源高效

降解菌。强化采用的菌剂可来自实验室预培养的

微生物纯培养物，也有经污染物预富集处理而饱

含降解微生物的土壤[14]。通常外来接种降解微生

物会受到土著生物的生态位竞争而难以成功定殖

于新环境，而外源降解菌能否建立生态位是影响

生物强化效率的一个重要因素。生物强化对于生

物利用相对更好的石油烃、硝基苯、有机农药等

往往能有效加速其降解进程[1,3,15]，但是对于疏水

性更强、生物利用性低的 PAHs，因微生物难以建

立合适的生态位而无法产生有效的修复效果。相

比而言，采用酶制剂的生物强化修复更为直接有

效，研究表明漆酶能够高效转化土壤中苯并[a]芘

等高环 PAHs[16]，它通过提升污染物矿化、增强污

染物与土壤有机质结合的方式实现污染物的环境

脱毒[17]，酶制剂实际应用 大的问题在于其容易

失活、应用成本高；也有研究提出往土壤中引入
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含降解基因的质粒，通过质粒转化作用提高土著

微生物的污染物降解活性。 

联合其他修复方法的微生物修复技术往往能

更大发挥降解性能，针对 PAHs 污染土壤目前发展

出电动-微生物耦合修复、植物-微生物联合修复等

有效技术。电动-微生物耦合修复技术利用电场作

用促进土壤污染物和营养物质的传质过程，同时

增强微生物迁移提高其与污染物接触进而促进污

染物降解，该技术对低渗透性、传质低的粘土类

土壤具有独特应用优势[18]。有研究表明，PAHs 降

解菌在电场作用下从土壤表层迁移至底层[19]，电

动耦合技术显著提高了土壤中的 PAHs 的微生物

降解[20]，同时通过添加表面活性剂可进一步强化

该耦合技术修复效果。植物-微生物联合修复是农

田污染土壤常用的原位修复技术，植物根系为微

生物在土壤中的定殖提供了微环境，根系分泌物

等也强化了根际区域 PAHs 的微生物降解，同时接

种根瘤菌、菌根真菌等对植物促生微生物，可以

改善植物在污染环境中的生长而提高修复效率[21]；

近年来，热脱附-微生物联合技术在场地污染土壤

修复中引起关注，在场地热修复处理过程中耦合

微生物强化降解作用有望降低热能输出从而控制

工程应用成本[22–23]。实际土壤污染复杂、场景多

变，在修复工程中需结合现场状况制定相匹配的

微生物修复组合措施。 

2  难降解 PAHs 的微生物代谢特征 

2.1  细菌和真菌对 PAHs 的降解 

解析难降解 PAHs 的微生物代谢特征为发展有

效的微生物修复技术提供聚焦靶标，目前研究主要

集中于细菌和真菌对 PAHs 污染物的代谢过程[24]。 

细菌能以唯一碳源形式将 PAHs 直接矿化为

CO2 和 H2O，降解速率通常与 PAHs 环数成反比。

据报道，细菌对 4 环及以下的 PAHs 矿化效率较

高，而对 5 环及以上 PAHs 的转化效果不明显，但

在共代谢条件下可以促 5 环以上 PAHs 的降    

解[25]。细菌好氧降解 PAHs 通常通过羟基化双加

氧、脱氢以及开环双加氧的步骤进行(图 1)[26]。其

中，羟基化双加氧酶催化步骤是细菌降解 PAHs

的限速步骤，它为 PAHs 引入分子氧，产生顺式

(cis-)二氢二醇，顺式二氢二醇通过脱氢、开环步

骤继续被代谢降解。此外，某些细菌还存在细胞

色素 P450 单加氧酶途径[27]，它形成反式(trans-)

二氢二醇，脱氢后形成 PAHs 二醇。该物质可进入

矿化途径，也可通过形成复合物的方式进入解毒

途径。 

真菌对 PAHs 的降解与细菌不同，一方面，它

对 PAHs 的降解通常以共代谢形式进行，另一方面

真菌对高环 PAHs 具有偏好性降解。据报道，许多

真菌尤其白腐真菌都具有 PAHs 转化能力，但是真

菌一般是将 PAHs 转化成水溶性更高的代谢产物

而非直接矿化[28]，Kotterman 等[29]研究表明，烟管

菌 BOS55 虽然可以降解高达 70%的苯并[a]芘，但

其矿化率仅为 10%左右。真菌转化 PAHs 主要有

细胞色素 P450 单加氧酶和木质素降解酶两条途径

(图 2)[24]。研究表明，非木腐真菌采用 P450 单加

氧酶转化 PAHs，而木腐真菌同时拥有 P450 单加

氧酶和木质素降解酶两套体系，在酶系协同作用

下可矿化 PAHs[30]。细胞色素 P450 单加氧酶为

PAHs 引入单分子氧形成环氧化物，通过水解形成

反式二氢二醇，该物质再进一步单加氧形成 PAHs  
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图 1.  细菌对 PAHs 的主要降解途径[26] 

Figure 1.  Degradative pathway of polycyclic aromatic hydrocarbons by aerobic bacteria[26]. 

 

终极致毒产物二氢二醇环氧化物；同时二氢二醇

也可被脱氢酶还原成二醇，通过结合形成 O-甲基、

葡糖苷、葡糖苷酸和硫酸盐等复合物实现污染物

脱毒[31]。木质素降解酶包括漆酶、木质素过氧化

物酶和锰过氧化物酶，它们通过单电子攻击形成

自由激发态羟基，再氧化 PAHs 形成醌，有的 PAHs-

醌可直接开环而被矿化[32]。 

2.2  PAHs 降解过程中真菌和细菌的协同作用  

真菌和细菌对 PAHs 的降解特性虽然不同却

可以互补，即真菌可以转化高环 PAHs，而细菌对

中、低环 PAHs 具有更好的矿化作用，有研究发现

二者结合可显著提高高环 PAHs 的矿化效率。

Kotterman 等[29]研究表明，单独接种烟管菌 BOS55

时苯并[a]芘矿化率为 10%左右，加入活性污泥后

矿化率显著提高至 25%。而 Boonchan 等[33]直接采

用了真菌-细菌共培养体降解高环 PAHs，发现共

培养体能有效去除屈、苯并[a]蒽、二苯并[a,h]蒽

和苯并[a]芘等，其中苯并[a]芘矿化率高达 53%。

研究认为，共培养体系中真菌对高环 PAHs 发起初

始攻击，然后代谢产物由细菌进行后续矿化。 
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图 2.  真菌对 PAHs 的主要降解途径[24] 

Figure 2.  Catabolic pathway of polycyclic aromatic hydrocarbons by fungi[24]. 

 

而真菌-细菌协同作用在多介质、多界面、非

均一性的土壤环境中更能发挥重要作用[34]。在非

饱和多相土壤环境下，PAHs 降解细菌自身迁移受

到限制，真菌菌丝表面的液膜可以牵引细菌并帮

助其在土壤环境中迁移[35]，同时真菌菌丝也可吸

收 PAHs，通过胞质流动转运土壤 PAHs 给降解细  

菌[36]。这种协同作用增强了污染物的生物可利用

性从而促进其生物降解[37]。相比而言，真菌-细菌

对高环 PAHs 代谢的协同研究却鲜有报道。通过代

谢途径可发现它们降解 PAHs 可能存在某些协同

代谢的节点：真菌 P450 单加氧酶途径产生反式二

氢二醇在脱氢酶作用下形成二醇类物质，真菌木

质素降解酶途经产生的 PAHs-醌类也可由 PAHs

降解细菌中的 o-醌类氧化还原酶转化成 PAHs 二

醇[38]，二醇类物质可直接进入细菌代谢途经被矿

化。解毒方面，醌的还原减弱了醌类-DNA 加合物

的形成，而 PAHs 降解细菌中儿茶酚-O-甲基转移

酶，可催化二醇形成甲基化复合物[39]，缓解活性

氧造成的 DNA 损伤。同时，已报道的细菌的 PAHs-

醌开环途径[40]，也为真菌-细菌协同代谢过程提供

了可能线索。 

2.3  PAHs 微生物降解过程中的其他协同作用 

除了真菌-细菌联合作用，PAHs 的微生物代

谢普遍存在协同现象，比如微生物菌群降解效果

优于单一种类微生物[8]、低环 PAHs 作为共代谢底

物可刺激高环 PAHs 的微生物降解[41]，这些现象

都暗示了微生物代谢 PAHs 所进化出的协同代谢

策略。普遍认为，微生物降解 PAHs 是一个由高环

到低环逐级开环并降解的过程，所以较为“经济”

的做法，是微生物可能针对不同种类但结构类似

的 PAHs 共享一套代谢途径。研究表明，高环 PAHs

降解细菌往往能降解其他种类的 PAHs[42]，而酶学
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研究也揭示该降解特性与 PAHs 羟基化双加氧酶

的广谱催化特质相关联，PAHs 羟基化双加氧酶容

纳大分子底物的催化口袋可实现不同种类 PAHs

的转化作用[43–44]。 

目前，PAHs 微生物降解的研究也多注重于单

个微生物的转化过程，严重缺乏对微生物群体协

同代谢方面的认识，而解析协同代谢机制却是对

传统认识的重要补充。通过对协同代谢的认识，

我们在传统芘降解菌的筛选过程中引入更容易降

解的菲，成功获取了多种类的芘降解菌 [41]，而

Wang 等[45]采用四氯乙烯代替多氯联苯获取了长

期难以研究的多氯联苯厌氧脱氯菌。据调研，真

菌-细菌协同代谢和底物共代谢是目前针对苯并[a]

芘等难降解 PAHs 的较为高效的代谢形式，然而其

中的协同代谢机制却远未阐明，解析协同过程有

望发展和完善难降解 PAHs 的微生物修复新技术、

新理论。 

3  土壤中 PAHs 环境归趋与微生物

群落响应 

有机污染物进入土壤体系除了微生物降解，

还将涉及吸附、结合、再释放等更复杂的物质迁

移和转化过程，这些过程综合影响了污染物在土

壤中的消减，直接决定污染物环境生态风险。此

外，土壤体系的复杂性还体现于土壤微生物降解

不同于传统纯培养研究的单一过程，其更多反映

为多种群微生物作用下的土壤污染物环境行为。

在土壤 PAHs 转化过程中，微生物直接参与了污染

物的降解和转化，影响了污染物在土壤中的吸附

结合[46]，同时还作为环境敏感因子反馈污染物在

土壤中的环境化学行为变化[47]。 

3.1  微生物参与土壤 PAHs 的环境归趋 

在一个封闭的土壤微域体系中，一部分 PAHs

被生物矿化成 CO2 直接离开土壤，或转变成无毒

的生物质组分残留于土壤[48]；一部分与土壤腐殖

质结合，形成生物可利用性极低的不可提取结合

态残留(non-extractable residues，NER)。上述两过

程均可实现污染物脱毒[46]，而残余的可提取态污

染物，因生物有效性较高对土壤生态环境造成毒

害产生风险。 

微生物在土壤有机污染物的环境归趋过程中

发挥重要作用，它不仅主控了污染物的降解矿化，

还参与绝大部分 NER 的形成过程[46]。研究证实，

活性土壤(即非灭菌)中的 NER 形成量远高于灭菌

土壤。土壤腐殖质与 PAHs 结构的 π 键形成 π-π 电

子供体-受体作用力而增强结合固定，活性土壤中

微生物通过对母体化合物基团进行生物修饰，增

强了这种共价(酯键、醚键)或非共价(氢键)的结合

过程[49]。此外，微生物还促成土壤有机粘土聚合

物的形成，通过物理包埋作用增强土壤对有机污

染物的固定结合[50]，土壤 PAHs 的环境归趋行为

与土壤微生物群落响应存在密切关联[51]。因此，

PAHs 在土壤中归趋行为不仅受到污染物自身理

化性质影响，也与它们的生物有效性直接相关。

如菲在土壤中主要通过矿化形成 CO2 离开土壤，

而苯并[a]芘则大部分与土壤有机质结合固定而实

现脱毒，所以针对不同污染物的环境归趋行为应

采用适宜的微生物强化修复措施，如易降解 PAHs

可重点发展降解矿化技术，难降解 PAHs 更需关注

固定稳定化方法[17,52]。 

3.2  土壤微生物对 PAHs 污染的响应 

PAHs 污染物的消减过程势必引发土壤生态

系统反馈，微生物作为“活跃分子”可敏感捕捉到
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这种细微变化[47]。微生物一方面作为分解者反馈

污染物降解过程，导致大量土著降解菌被富集[53]，

另一方面污染物因生态毒性改变土壤微生物群落

结构与功能[54]。区别于传统的化学提取模拟方法，

微生物群落对环境污染过程的响应更为真实，特

别在生物有效性极低的中、低浓度自然 PAHs 污染

土壤，化学提取法根本无法获取其生物有效态信

息，而微生物群落却能够敏感指示污染状况。 

据报道，传统生态预测模型中引入微生物参

数可实现更精准的土壤生态功能预测[55]。目前，

针对自然污染土壤环境的微生物研究不多，相对

而言地下水的研究更为深入。研究者初步阐释了

地下水污染物(如厌氧脱氯、铀还原等)自然转化过

程[56]和修复应用下[57]污染物转化迁移的内在生物

学机制。He 等[58]研究表明，微生物功能多样性信

息可以更好地预测地下水污染状况。土壤环境因

高度异质及更低的生物有效性，其研究难度比水

体更大。同时，自然农田多属于中、低浓度污染，

土壤微生物群落组成分异是在长期污染和消减过

程中逐渐进化形成，低剂量、长期污染输入的生

态反馈过程揭示更具现实生态意义[59]。 

3.3  土壤污染微生物群落与功能解析 

组学技术日趋成熟，在土壤复杂体系研究

PAHs 的微生物降解过程发挥重要作用。功能基因

扩增子测序是认识环境 PAHs 降解关键基因多样

性的重要手段[60]，宏基因组技术通过大规模 DNA

鸟枪法测序，结合基因组装配与基因功能识别，

针对土壤中所有微生物重建污染物降解途径[61]。

宏转录组分析土壤中的 RNA 组分更具有功能意

义，目前已被用于土壤微生物对菲的响应研究[62]。

宏蛋白质组将提取的土壤蛋白质经双向电泳分离

后进行质谱分析，通过功能注释研究 PAHs 降解中

的酶系[63]。 

组学技术往往针对土壤中所有微生物，而土

壤降解微生物实际仅占极小部分，稳定同位素探

针(stable isotope probing，SIP)方法可帮助更好地

聚焦 PAHs 降解微生物[64]。采用 13C-PAHs 为底物，

土壤中降解微生物利用该底物合成 13C 标记的

DNA、RNA、蛋白质等生物大分子，通过适当的

分析手段即可聚焦至目标降解菌。已有研究利用

DNA-SIP 技术研究了不同土壤中 PAHs 降解菌的

多样性[65]，探索了环境条件、修复处理等对降解

菌组成的影响[66]，并揭示了降解微生物对 PAHs

的选择性[67]。近来，SIP 与组学技术的联用为揭示

土壤中 PAHs 降解菌的功能特征提供了有力保障，

如通过 SIP-宏基因组/宏转录组对基因功能进行识

别[68]，利用 SIP-宏蛋白质组分析降解转化酶[69]、

采用 SIP-代谢组鉴定土壤中污染物代谢产物[70]，

通过这些技术重建出土壤 PAHs 代谢途径，从而为

污染土壤修复提供理论指导。 

4  研究展望 

微生物技术因独特的技术优势在有机污染土

壤修复中应用前景广泛，PAHs 疏水性强、生物降

解难，其实际修复难度大。PAHs 污染土壤微生物

修复技术的应用与调控，不仅需要明晰高效的微

生物转化代谢机制，更应立足真实环境加深土壤

中 PAHs 微生物转化过程和污染生态认识，这其中

涉及环境学、土壤学、生物学、生态学等多学科

交叉，其中两个问题值得重点思考与关注。 

4.1  阐明难降解 PAHs 的微生物协同代谢过程与

机制 

难降解 PAHs 的微生物协同作用广泛存在，但



曾军等 | 微生物学报, 2020, 60(12) 2811 

 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

目前相关认识严重不足，阐明高效 PAHs 代谢过程

是建立微生物修复技术的基础。代谢协同作用可

体现在微生物群落协同代谢、真菌-细菌协同代

谢、不同污染物降解相互促进代谢等，其中又重

点涉及不同代谢途径间的关键节点的研究，包括

关键协同微生物类群、节点代谢产物类型与限速

酶等，节点信息将为促进微生物协同降解技术的

发展、应用与调控奠定理论基础。 

4.2  发展土壤体系污染物微生物代谢过程的基础

理论 

土壤环境中污染物的微生物转化过程更为复

杂，无法照搬纯培养体系理论认知，实际修复应

用不仅要考虑微生物降解过程，还需考量微生物

代谢对污染物吸附结合等的影响，利用同位素示

踪技术解析污染物环境归趋行为，对不同污染物

发展相匹配的微生物修复技术具有指引作用。 

PAHs 生物有效性低，其强化技术受限于降解

菌的成功定殖从而难以发挥应有作用，破解此难

题需加深土壤污染生态学方面的认识。揭示土壤

污染物环境化学行为相耦合的微生物作用与响应

规律，有助于解析土壤污染降解的关键微生物类

群和途径，结合室内短期培育和野外长期效应则

能从微观机理和宏观现象等多角度揭示土壤微生

物对 PAHs 污染的响应规律，而蛋白组、代谢组和

SIP 等现代分子生物学技术的发展为揭示污染物

微生物“黑箱”过程与机制提供重要研究手段。 
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Advances in microbial remediation of soils polluted by 
polycyclic aromatic hydrocarbons 
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Nanjing 210008, Jiangsu Province, China 

Abstract: Polycyclic aromatic hydrocarbons are a group of persistent organic pollutants that require strict control 

according to the national standard for soil environmental quality of China. Remediation using microbial process is 

recognized as economical and eco-friendly technology with great potential. Recent advances in microbial remediation 

with regards to biotransformation mechanisms and microbial response to soil pollution open up new perspectives on 

the field-scale bioremediation and management for polycyclic aromatic hydrocarbon-contaminated soil. The review 

provides an overview of microbial remediation of soil polluted by polycyclic aromatic hydrocarbons, surveying 

comprehensively from remediation technology, biodegradation characteristics, to microbial response to soil pollution. 

At last, some theoretical bottlenecks in development of microbial remediation techniques are discussed. 
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曾军，中国科学院南京土壤研究所助理研究员，主要从事土壤有机污染微生物修复研究，

重点关注多环芳烃、全氟化合物等持久性有机污染物的微生物降解代谢过程、土壤污染

物迁移转化与微生物响应过程、有机污染土壤的微生物修复技术等。近年来重点针对难

降解多环芳烃的微生物代谢、酶转化、土壤 PAHs 转化归趋特征与微生物响应等方面展

开系统研究。在本专业领域已主持和参与过国家自然科学基金、973 计划、863 计划、国

家重点研发计划等科研项目，相关研究成果在 Soil Biology & Biochemistry, Environmental 

Pollution, Applied Microbiology and Biotechnology 等环境微生物学国际主流杂志刊发。 


