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摘要：雌激素作为环境内分泌干扰物的一类重要物质，生物降解法是最为经济、最为绿色和最为适用的

去除方法。通过分析雌激素的主要来源和危害、国内外雌激素降解菌的筛选与鉴定、类固醇雌激素降解

酶的表达与检测、雌激素降解菌的基因组学特征以及雌激素的降解途径和机制，进一步阐述了雌激素生

物降解的研究现状与进展，对未来的研究工作作出了展望。 
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环境雌激素污染已经成为全球性问题，严重

影响人类健康和生态平衡，治理环境雌激素污染

成为人们关注热点。环境雌激素广泛存在于人类

和动物排泄物、植物性化合物以及塑料制品和残

留农药中，其中人类和各种大型家畜排泄物中类

固醇雌激素是城镇和农村地表水重要污染源。主

要的环境雌激素有雌酮(Estrone，E1)、17β-雌二醇

(17β-estradiol，E2)、雌三醇(Estriol，E3)和孕酮等。

另 外 ， 人 工 合 成 雌 激 素 17α- 乙 炔 基 雌 二 醇

(17α-ethynyl estradiol，EE2)也是主要环境雌激素

污染物之一。它们均具有脂溶性和很强的生物活

性，与其他内分泌干扰素(EDCs)相比较有更强的

内分泌干扰作用，对人类健康和生态环境的影响

最为显著，在极低的浓度下(1.0 ng/L)就会对生物

体产生明显的影响，有严重的致畸致癌作用，能

诱发雄性个体雌性化，引发女性肿瘤、癌症、男

性不育和儿童性早熟等。因此，世界卫生组织已

将雌激素列为一类致癌物和重要环境污染物。目

前，去除污水中环境雌激素的方法主要采用微生

物降解法。筛选强化高效雌激素降解菌、建立活

性污泥降解菌菌群优势生态位和调控菌体雌激素

降解酶表达是污水处理场降解环境雌激素的关键

性工作。本文将主要总结近年来开展环境雌激素

主要降解菌、类固醇雌激素降解酶以及雌激素微

生物代谢途径等相关研究工作，为今后在污水处

理中构建和利用工程微生物以及开展相关研究提
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供理论依据。 

1  雌激素降解菌 

雌激素的微生物降解主要是通过细菌以及少

部分真菌和藻类植物完成，降解菌大多是在污水

处理厂活性污泥中分离或是根据雌激素来源在农

田土壤或堆肥中分离。目前，被报道的雌激素降

解菌已经有 80 余株，它们在一定时间范围内对雌

激素的降解效率都能达到 90%以上。在这其中，

变形菌门最多，有 44 株，其次是放线菌门有 16 株，

厚壁菌门 12 株。其他菌门菌株数量较少，如拟杆

菌门只有 3 株。 

在变形菌门，对高浓度雌激素降解率大多高

于 95%。α-变形菌纲有 6 株，主要以鞘氨醇单胞

菌属为主。如鞘氨醇单胞菌(Sphingomonas sp.)ED8

菌株，对 E2 降解率达到 100%[1]；γ-变形菌纲有   

4 株，主要以假单胞菌属为主，如铜绿假单胞菌

(Pseudomonas aeruginosa.)BP3 菌株，对浓度为 

3.6 mg/L 的 E3 在 24 h 降解率达到 99%[2]；β-变形

菌纲有 3 株，其中 2 株是皮氏罗尔斯顿菌属，如

皮氏罗尔斯顿菌(Ralstonia pickettii) BP2 雌激素降

解率达到 100%。在放线菌门，菌株对高浓度雌激

素具有更好的底物适应性，菌体生长无延迟。同

时，雌激素降解效率和降解率相对较高。目前在

已经筛选鉴定的 16 株放线菌中，高效降解菌有   

5 株，均属于红球菌属(Rhodococcus sp.)，并且对

雌激素 E1、E2、E3 和 EE2 的降解率全部都大于

95%，例如马红球菌(Rhodococcus equi) Y50156 对

浓度为 100 mg/L 的上述 4 种主要雌激素降解率在

24 h 内均大于 95%[3]。因此，红球菌可能是构建

雌激素降解工程菌的优势备选菌株之一。 

除以上菌株外，表 1 列出 23 种根据雌激素的

初始浓度、培养时间以及降解率等因素筛选出的

雌激素高效降解菌，另有 60 余种未列出。 

2  雌激素降解酶 

微生物降解雌激素主要是通过酶促反应来完

成。Chen 等[4]对鞘氨醇单胞菌 KC8 降解酶研究表

明，由 OecA 编码的 3β,17β-羟基类固醇脱氢酶、

OecB 编码的雌酮-4-羟化酶、OecC 编码的 4-羟基

雌酮 4,5-双加氧酶是菌株雌激素降解的关键酶。

Khunjar 等 [5] 研 究 表 明 ， 欧 洲 亚 硝 化 单 胞 菌

(Nitrosomonas europaea)在降解 EE2 时，氨单加氧

酶发挥重要作用，并且可以与异养菌产生协同作

用。通过对不动杆菌(Acinetobacter sp.) Sphe3 和

AGAT-W 研究发现，双加氧酶和邻苯二酚双加氧

酶也是降解类固醇雌激素的重要酶系，它们分别

负责苯环氧分子的催化反应以及芳香环的彻底开

环裂解，是多环芳烃化合物降解起始和彻底代谢

的关键酶[6–7]。王平等[8]在以雌二醇为唯一碳源的

不动杆菌 DSSKY-A-001 培养中，双加氧酶和邻苯

二酚 1,2 双加氧酶得到表达，并推测可能参与雌二

醇的生物降解过程。 

学者对放线菌门雌激素降解酶的研究更为详

细。以红球菌属为例，已知参与类固醇雌激素分

解代谢的酶共有 60 余种，主要分为脱氢酶、羟化

酶/单加氧酶、双加氧酶、水解酶、水合酶以及其

他辅酶等。前三种酶在类固醇雌激素分解代谢过

程中起主要作用。脱氢酶以 3-类固醇-Δ1-脱氢酶

为代表的类固醇脱氢酶(KSTD)研究最为深入。

Geize 等[9]通过活性染色的方法还发现，在红平红

球菌(Rhodococcus erythropolis) SQ1 中，存在 2 种

KSTD，分别是 KSTD1 和 KSTD2。两种酶均在 4-

雄甾烯-3,17-二酮(AD)和 9α-羟基-4-雄甾烯-3,17- 
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表 1.  已分离的雌激素降解菌 

Table 1.  Isolated estrogen-degrading bacteria 
Phylogenetic 
affiliation 

Name Degradation ability 
and mechanism 

Concentration Degradation  
rate/% 

Time/h References

Alpha- 
proteobacteria 

Sphingomonas sp. ED8 E1, E2 E2: 0.8 mg/4 mL 100.0 120 [1] 
E1: 0.8 mg/4 mL 90.0 120 

Sphingomonas sp. KC8 E1, E2 E1: product 100.0 72 [10] 
E2: 3 mg/L 100.0 24 

Sphingomonas sp. CYH E1, E2 E2: 500 μg/L 100.0 48 [11] 
E1: 500 μg/L 100.0 48 

Novosphingobium tardaugens 
ARI-1 

E1, E2, E3 E3: 10 mg/30 mL 100.0 240 [12] 

Phyllobacterium 
myrsinacearum BP1 

E1, E2, E3,  
co-metabolism EE2 

E1: 3.2 mg/L 99.0 24 [2] 

Brevundimonas diminuta I E1, E2, EE2 E2: 3.5 mg/L 100.0 24 [13] 
E1: 2 mg/L 95.0 96 
EE2: 3 mg/L 99.0 360 

Beta- 
proteobacteria 

Ralstonia pickettii BP2 E1, E2, E3,  
co-metabolism EE2 

E2: 2.3 mg/L 100.0 48 [2] 

Ralstonia sp. picketii E1, E2  100.0 72 [14] 
Achromobacter xylosoxidans E1, E2 E2: 1.5 mg/L 100.0 3 

Gamma- 
proteobacteria 

Pantoea agglomerans ES1 EE2 EE2: 10 mg/L 97.0 288 [15] 
Pseudomonas citronellolis 
SS-2 

E1, E2, EE2 E1: 2 mg/L 99.0 36 [16] 
E2: 2 mg/L 99.0 36 
EE2: 4 mg/L 93.6 168 

Phyllobacterium 
myrsinacearum BP3 

E1, E2, E3,  
co-metabolism EE2 

E1: 3.6 mg/L 99.0 24 [2] 

Pseudomonas aeruginosa TJ1 E2 E2: 5-15 μg/L 100.0 2 [17] 
Firmicutes Virgibacillus halotolerans 

LF1 
E1, E2 E2: 5 mg/L 100.0 504 [18] 

E1: product 100.0 768 
Bacillus flexus LF3 E1, E2 E2: 5 mg/L 98.0 768 
Bacillus sp. E2Y1 E1, E2 E2: 1 mg/L 100.0 144 [19] 
Bacillus sp. E2Y2 E2 E2: 1 mg/L 100.0 96 
Bacillus sp. E2Y4 E1, E2 E2: 1 mg/L 100.0 144 

Actinobacteria Rhodococcus equi Y50155 E1, E2, E3, EE2 E2: 100 mg/L 99.0 24 [3] 
E1: 100 mg/L 99.0 24 
E3: 100 mg/L 72.0 24 
EE2: 100 mg/L 80.0 24 

Rhodococcus equi Y50156 E1, E2, E3, EE2 E1: 100 mg/L 99.0 24 
E2: 100 mg/L 99.0 24 
E3: 100 mg/L 95.0 24 
EE2: 100 mg/L 96.0 24 

Rhodococcus zopfii Y50158 E1, E2, E3, EE2 E1: 100 mg/L 100.0 24 
E2: 100 mg/L 100.0 24 
E3: 100 mg/L 100.0 24 
EE2: 100 mg/L 100.0 24 

Rhodococcus rubber KC4 E2 E2: 3 mg/L 99.0 24 [4] 
Rhodococcus equi 
DSSKP-R-001 

E1, E2, E3, EE2 E1: 30 mg/L 100.0 96 This study 
E2: 30 mg/L 100.0 96 
E2: 30 mg/L 90.0 96 
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二酮(9OHAD)的降解过程中起作用。通过基因敲

除进一步证明，其中 KSTD1 失活，该菌株仍能使

类固醇底物 A 环发生 C1、2 位脱氢反应[20] ，说明

KSTD1 同工酶在反应过程中还起到一定作用。羟

化酶中 3-甾酮-9α-羟基化酶(KSH)也是广泛存在于

甾醇化合物降解菌中的一种双组分铁含硫单加氧

酶，由终端氧化酶(kshA)和还原酶两部分(kshB)

组成[21]，能在多元环的 9 位加入一个羟基(9α-OH)，

并且与 KSTD 一同参与类固醇母核 B 环的碳骨架

断裂[22–23]。2002 年，Geize 等[24]首先对红平红球

菌 SQ1 的 3-甾酮-9α-羟基化酶编码基因 kshA 和

kshB 进行了分子鉴定。2009 年，Petrusma 等[25]在

大肠杆菌中表达了来自紫红红球菌(Rhodococcus 

rhodochrous) DSM 43269 的 kshA 和 kshB 基因，

并证明 kshB 将来自还原型辅酶Ⅰ (NADH)的还

原力传递给 kshA，后者催化底物的羟基化反应。

2011 年，Petrusma 等[26]分析了存在于紫红红球菌

DSM43269 基因组中的 5 个 kshA 基因产物的酶

学特性，发现 kshA1 到 kshA5 分属于 4 个不同的

基因簇，对于类固醇底物选择有很大的重叠性，

其中 kshA1 仅对胆酸具有一定的分解代谢能力，

而 KshA5 的多功能性与 KshA1 形成鲜明对比，

底物特异性较为广泛没有明显的底物偏好。红球

菌属其他菌株的典型类固醇雌激素降解的主要

酶见表 2。 

3  雌激素降解菌基因组 

基因组学在污染物降解菌的研究中的作用

日渐重要，对菌株降解能力以及底物偏好作出了

更合理的判断和预测。雌激素降解菌的基因组学

研究尚处于起步阶段，目前已有部分类固醇降解

菌进行了全基因组测序。例如，α-变形菌纲的鞘

氨醇单胞菌 KC8、新鞘氨醇杆菌 Chol 11 以和交

替赤杆菌 MH-B5，β-变形菌纲的睾丸酮丛毛单胞

菌 ATCC11996 和伯克氏菌 CQ001，γ-变形菌纲的

恶臭假单胞菌 SJTE-1、香茅醇假单胞菌 SJTE-3

和不动杆菌 DSSKY-A-001，放线菌门的红球菌

DSSKP-R-001、红球菌 P14 和红球菌 RHA1 等。其

中红球菌 RHA1 基因组最大，为 9.7 Mb；伯克氏菌

CQ001 次之，为 7.27 Mb；不动杆菌 DSSKY-A-001

最小，仅为 3.13 Mb。大多数菌株基因组大小在 
 

表 2.  红球菌属雌激素降解相关酶 

Table 2.  Estrogen degradation related enzymes of Rhodococcus sp. 
Categories Abbreviation Encoding gene Name References 

Dehydrogenase HSD hsd 3-hydroxysteroid dehydrogenase/5-4 isomerase [27] 
hsd4A 17-hydroxysteroid dehydrogenase [28] 
 3α-hydroxysteroid dehydrogenase [29] 

KSTD ksdD 3-indolone Δ1-dehydrogenase [28] 
kstD1 3-indolone Δ1-dehydrogenase 
kstD2 3-indolone Δ1-dehydrogenase [30] 
kstD3 3-keto-5-steroidal Δ1-dehydrogenase 

Hydroxylase/ 
Monooxygenase 

KSH kshA 3-ketosteroid 9α-hydroxylase oxygenase component 
kshB 3-iketosteroid 9α-hydroxylase [31] 

Hsa hsaA Flavin-dependent monooxygenase [31–32] 
hsaB Flavin-dependent monooxygenase [28, 31] 

Cyp Cyp 450 Cytochrome P450 [33] 
cyp125 Member of the cholesterol catabolic gene cluster [34] 

Dioxygenase  hsaC 2,3-dihydroxybiphenyl 1,2-dioxygenase [28] 
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5 Mb 左右。红球菌 RHA1 和新鞘氨醇杆菌 Chol 11

除染色体外还包含有 3 个质粒，其他菌株质粒数

量较少或没有。除不动杆菌 DSSKY-A-001 之外，

其他菌株均有较高的 GC 含量，最高为红球菌 P14

达到 70.42%。部分类固醇激素降解菌的基因组特

征见表 3。 

红球菌属对类固醇化合物表现出很强的降

解 能 力 因 而 研 究 较 为 深 入 。 例 如 ， 红 球 菌

DSSKP-R-001 核苷酸序列全长为 5438826 bp，

基 因 全 长 为 4917591 bp， 占 总 核 苷 酸 全 长 的

90.42%。通过数据库注释，得到编码蛋白基因

3736 个，参与代谢通路基因 2590 个，描述功能

基因 3472 个以及物种分类基因 4292 个。虽然该

菌株基因组不大，但包含的功能基因却非常丰

富。又如伯克氏菌 CQ001 也具有较强的类固醇降

解功能 [43]，其基因组测序结果表明，基因全长

为 7.57 Mb。70.1%的基因可以在 COG 数据库注

释到。其中，氨基酸转运和代谢的基因 741 个，

脂质运输和新陈代谢的基因 308 个，碳水化合物

的运输和新陈代谢的基因 395 个，次生代谢生物

合成、转运和分解代谢的基因 260 个。在 KEGG

数据库注释发现 80.3%的基因参与了 8 种类固醇

化合物代谢途径。其中，碳水化合物代谢基因

268 个，氨基酸代谢基因 253 个，外源性化学物

质生物降解和新陈代谢基因 165 个，脂质代谢基

因 90 个等。 

对于筛选的大量污染物降解菌，全基因组测

序工作尚有很大的开展空间。基因组学、转录组

学和蛋白质组学三者的相互融合也是未来污染物

降解菌研究的重要方向。 
 

表 3.  雌激素降解菌基因组特征 

Table 3.  Genomic characteristics of estrogen-degrading bacteria 
Name Total sequence 

length/bp 
Contig  
N50/bp 

GC  
content/% 

Total number  
of Chr and Pla 

CDS Coding  
gene in COG 

Coding gene 
in KEGG 

References

Pseudomonas putida 
SJTE-1 

5551505 79005 62.25 1 4915 4408 – [35] 

Sphingomonas sp. KC8 4074265 142404 63.70 1 3950 3531 – [36] 

Altererythrobacter 
MH-B5 

3668441 339753 60.00 1 3475 – – [37] 

Pseudomonas 
citronellolis SJTE-3 

7309421Chr – 67.04Chr 2 6756 – – [38] 

370338 Pla – 56.57Pla – – 

Acinetobacter 
DSSKY-A-001 

3132860 18130 41.64 1 2963 2174 1770 [18] 

Rhodococcus 
DSSKP-R-001 

5438826 5252360 68.72 3 5180 3736 2590 This study

Rhodococcus sp. P14 5669990 23966 70.42 1 5501 – – [39] 

Rhodococcus sp. RHA1 9702737 – 67.00 4 9145 – – [40] 

Comamonas 
testosteroni 
ATCC 11996 

5415699 250929 61.48 1 4985 – – [41] 

Novosphingobium sp. 
Chol11 

3660000 – 62.44 4 3532 – – [42] 

Burkholderia sp. 
CQ001 

7570308 82290 66.90 1 8632 6487 6931 [43] 

Chr: Chromosome; Pla: Plasmid. 
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4  雌激素降解途径 

类固醇雌激素是一类环戊烷多氢菲衍生物，

具有相同的母核结构，一般能降解环戊烷多氢菲

母核的菌株对 E1、E2 和 E3 均有降解能力，其降

解方式也很相似。EE2 是含有双苯环芳香族化合

物，是一类难降解物质，能够单独降解 EE2 的微

生物只有少量报道。但是，当以 E1、E2 或者 E3

为碳源与 EE2 进行共代谢时，EE2 则能够被较高

程度地降解。另外，E2 与 EE2 的比值对 EE2 本身

的降解起重要作用，E2 浓度越高 EE2 的降解效率

也越高[2]。E2 和 E3 一般在脱氢酶的作用下首先代

谢为 E1，之后再进一步降解。E3 也可在脱氢酶作

用下转化为 E2 之后再进行降解。 

由于 E2 是活性最高的天然雌激素，对 E2 生

物降解的研究相对广泛而深入，目前已发现 E2 有

多个不同的降解途径，根据 E2 降解菌种属不同，

本文归纳为变形菌门途径、放线菌门途径和其他

菌门途径。 

变形菌门的 E2 降解菌主要有鞘氨醇单胞菌、

欧洲亚硝化单胞菌、不动杆菌、木糖氧化无色杆

菌和罗尔斯通氏菌，各菌降解 E2 主要通过 A–D

四种路径完成，如图 1 所示。鞘氨醇单胞菌 ED8

降解 E2 路径用 A 代表。主要通过加氧酶以及元

劈裂作用从 B 环开始逐步裂解并进行进一步代

谢 [1]，该途径的中间及末端产物尚未完全研究清

楚。此外，菌株 ED8 的双加氧酶还能通过途径 D1

将 E2 降解为 4-OH-E1，但进一步降解产物未见报

道。B 路径是欧洲亚硝化单胞菌将 E2 的 C-17 位

置脱水生成雌甾四烯(Estratetraenol，E0)[44]，并沿

着这一路径继续降解，这一过程主要是脱氢酶的

作用。C 路径是木糖氧化无色杆菌(Achromobacter 

xylosoxidans)和罗尔斯通氏菌的混合菌液通过单

加氧酶把 E2 降解为 16α-OH-E1[8]，之后进入未知

降解途径。D 路径是不动杆菌(Acinetobacter sp.) 

DSSKY-A-001 通过脱氢酶作用把 E2 降解为 E1，

之后在加氧酶作用下在 C4 位置首先裂解形成代

谢下游产物，之后经过一系列的未知代谢途径[18]。 

放线菌门降解 E2 途径主要是红球菌属研究

的比较详细，均由菌株将 E2 首先降解成 E1，之

后再降解为 4-羟基雌酮，然后主要通过 E–G 三种

路径完成最终降解，如图 2 所示。E 路径是马红

球菌 DSSKP-R-001 在单加氧酶作用下通过在 C-16

位置上经单加氧酶羟基化生成 4,16-二羟基-雌酮， 

 
图 1.  变形菌门 5 种代表菌株对 E2 的生物降解途径 

Figure 1.  Biodegradation pathway of E2 by five representative strains of Proteobacteria. 
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图 2.  放线菌门 2 种代表菌株对 E2 的生物降解途径 

Figure 2.  Biodegradation pathway of E2 by two representative strains of actinomycetes. 
 
 

再经过一系列降解过程，最终进入三羧酸循环。

此途径是目前已知雌激素降解菌降解 E1 最为高

效的途径。F 路径是在加氧酶作用下通过在 C-4

和 C-5 之间加入 1 分子氧，之后 C-5 位置被氧化

成羧基，通过一系列氧化还原反应以及裂解作用

最终进入三羧酸循环。G 路径是红球菌 DS201 在

C-4 和 C-5 之间裂解，使 4-羟基雌酮形成一种中间

产物，并经过进一步裂解形成 2-乙基-3-羟基-6-甲基

环己烷-1-羧酸，之后再进入未知的裂解途径[45]，在

这一过程中双加氧酶可能发挥重要作用。E2 其他

降解途径如图 3 所示，主要是在活性污泥菌群的

作用下先将 E2 降解为 E1，之后 E1 的 D 环再通过

加氧酶作用裂解形成一种不稳定的内脂化合物，

最终进入三羧酸循环[46]。 

人工合成雌激素 EE2 具有很高的雌激素活

性，在环境中不易降解。根据目前研究结果，EE2

的生物降解可分为微藻途径和变形菌门途径。微

藻途经主要有四尾栅藻、纤维藻和羊角月牙藻 3 个

路径，用 H–J 表示，如图 4 所示。H 路径是 EE2

在四尾栅藻加氧酶作用下，通过羟基化和糖基化

将 3-羟基转化为 3-酮，从而将 EE2 转化为新的代

谢产物。I 路径是 EE2 在纤维藻作用下引起 C-6

羟基化进行降解，之后进入未知代谢途径，该路

径过程中 EE2 生物降解产物最为复杂。J 路径是

羊角月牙藻在 EE2 的 C-2 和 C-6 位置进行羟基

化，在 C-3 位置糖基化形成共轭 EE2[47]。变形菌

门途径主要由亚消化单胞菌、亚硝化球菌、亚硝

化螺菌组成的菌群和鞘氨醇杆菌参与的 2 个路径

组成，分别用 K 和 L 表示，如图 5 所示。K 路径

是在菌群反应器中通过双加氧酶首先在 A 环 C-2

位置发生羟化形成 2-OH-EE2，之后使 A 环裂解

形成产物 ETDC[48]。L 路径是鞘氨醇杆菌 JCR5

将 EE2 降解为 E1 之后在双加氧酶作用下使 E1

的 B 环发生羟化和酮化，将 B 环裂解后在 A 环

羟化形成 3,4-邻苯二酚，之后经过水解最终形成

水和二氧化碳[49]。 
 

 
图 3.  活性污泥代表性菌群对 E2 的生物降解途径 

Figure 3.  Biodegradation pathway of E2 by the representative flora of activated sludge. 
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图 4.  3 种典型微藻对 EE2 的生物降解途径 

Figure 4.  Biodegradation pathway of EE2 by three typical microalgae. 
 

 
 

图 5.  变形菌门 4 种代表性菌株对 EE2 的生物降解途径 

Figure 5.  Biodegradation pathway of EE2 by four representative strains of Proteobacter. 
 

总之，固醇类雌激素主要在微生物加氧酶和

脱氢酶作用下进行生物降解，不同种类微生物降

解作用所产生的中间产物也大不相同，中间产物

还可以相互转化，但大多数以 E1 为第一级中间产

物，之后按不同路径再进一步代谢。所以，雌激

素的降解机制还需要深入研究，降解途径还需要

进一步完善。 

5  结论和展望 

雌激素污染问题已经成为全球性环境问题，

主要治理手段是利用微生物对其进行代谢。已经

筛取的雌激素高效降解菌主要以变形菌门、厚壁

菌门和放线菌门为主。在已知的雌激素降解菌中，

放线菌门红球菌属对高浓度雌激素具有更好的底 

物适应性，具有相对更高的降解效率和降解率。

同时对于其他污染物，如苯酚、萘、联苯和多氯

联苯等都具有很好的去除效果[50]，可以成为污水

处理过程中工程菌构建的主要候选菌种。由于酶

促反应是微生物实现雌激素降解的主要方式，雌

激素降解酶研究也成学者关注的热点问题。放线

菌门雌激素降解酶研究是一个重要领域。在已经

发现的雌激素降解酶中，羟化酶和脱氢酶在类固

醇雌激素的开环裂解过程中发挥至关重要的作

用。在酶促反应中，雌激素降解的中间产物因菌

株不同而有很大差异，但大多是以 E1 为一级产物

再进一步代谢。能够最终降解为 CO2 和 H2O 或者

进入 TCA 的报道并不多，并且降解产物的雌激素

生物活性也尚不明确。 
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随着人口不断增长以及养殖产业的迅猛发

展，固醇类雌激素的排放量持续增加，城市生

活污水和农村纳污水体雌激素含量日趋升高，

对人类健康以及生态环境造成的影响也日趋加

大。然而，我国对雌激素污染的研究工作开展

较晚，污水处理排放雌激素指标体系还没有建

立，对雌激素污染物处理还缺乏相应的制度约

束。治理雌激素环境污染还需要从以下几方面做

好工作。  

(1) 在国家政策方面要对雌激素污染问题给

予更高保障。将环境雌激素污染列为须着力解决

的突出环境污染问题，制定明确的污水处理厂雌

激素排放标准，提高污染排放标准，坚持源头防

治，强化排污者责任，健全环保信用评价、信息

强制性披露、严惩重罚等制度，以满足人民群众

对水质安全和优美生态环境的需要。 

(2) 提升雌激素降解菌株的应用技术水平。加

强高效雌激素降解工程菌的构建，完善菌种固定

化技术和投放方式使其可以在多菌种、多污染物

的实际水体中长期存活、保持对雌激素的降解功

能。同时不会对原有生态环境造成破坏，减小生

态威胁以达到生态位平衡。针对实际水体中雌激

素浓度较低，应对现有降解菌进行驯化，使其在

实际污染水体中发挥最大的降解效用。 

(3) 加强雌激素降解菌种和污水处理工艺的

研发投入。从基因组、转录组和蛋白组水平对雌

激素降解菌及其降解机制进行更为深入的研究，

确定不同的降解酶或酶系的诱导条件以及在各个

降解途径的功能和作用，以便于在基因水平优化

和促进降解酶的表达水平，提高雌激素的降解效

率。对污水处理厂现有工艺进行优化，采用深度

处理技术等。 
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Microbial degradation of environmental estrogens 
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Abstract: Estrogens are major substances of environmental endocrine disruptors, and biodegradation is the most 

economical, greenest and most suitable method to remove them. We elaborated the research status and progress of 

estrogen biodegradation by analyzing the major sources and hazards of estrogen, the isolation and identification of 

estrogen-degrading bacteria, the expression and detection of steroidal estrogen-degrading enzymes, the genomics 

study of estrogen-degrading bacteria and the estrogen degradation pathways. We also address future works of 

biodegradation of environmental estrogens. 
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