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摘   要：放线菌(actinomycetes)是一类可生存于各种极端环境的特殊菌群，具备较强的抗逆特性。

其种类丰富，功能多样，适应性强，已被广泛用于抗生素开发、生物防治和环境修复等领域。放

线菌可调节土壤微生物群落结构、介导营养元素转化和植物吸收、催化有机污染物降解及重金属

的氧化还原过程，该特性赋予其在土壤改良、地力维持和污染物去除等方面广阔的环境应用前景。

本文综述了放线菌的多样性、环境分布以及放线菌对环境改良和污染物去除的特性与机制，结合

在环境修复领域的应用现状，总结了放线菌修复技术的优势及发展方向。 

关键词：放线菌；逆境；重金属；有机污染物；环境修复 
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Diversity, functional characteristics, and environmental 
remediation potential of stress-tolerant actinomycetes 
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Abstract: Actinomycetes are a special group of bacteria that have strong tolerance and can live 
in extreme environments. With rich species, diverse functions, and strong adaptability, 
actinomycetes have been widely used in antibiotic production, biological control, and 
environmental remediation. Actinomycetes can regulate soil microbial community structure, 
mediate nutrient transformation and plant assimilation, and catalyze organic pollutant 
degradation and heavy metal redox process. These roles endow actinomycetes with great 
application potentials in soil improvement, fertility maintenance, and pollutant removal. This 
paper introduced the diversity and environmental distribution of actinomycetes and 
summarized the characteristics and mechanisms of actinomycetes in environmental 
improvement and pollutant removal. Furthermore, we reviewed their application progress in 
environmental remediation and summarized the advantages and development direction of 
actinomycetes-based remediation technology. 
Keywords: actinomycetes; adversity; heavy metals; organic pollutants; environmental remediation 
 
 

放线菌(actinomycetes)是最古老的微生物门

类之一，进化历史悠久，在地球上的出现早于

23 亿年前的大氧化事件[1]。作为革兰氏阳性细菌

中有分枝状菌丝体和复杂生命周期的特殊菌群，

放线菌具有极强的环境适应能力，在陆地、淡水、

海洋、大气及多种极端环境中均可检出，被认为

是环境微生物群落的重要组成部分[2-3]。 
人们对放线菌的广泛关注一方面与其突出

的抗生素合成能力有关。70%的现有抗生素源于

放线菌，其中，由链霉菌(Streptomyces)合成的抗

生素约占 50%[4]。部分放线菌的次生代谢物已被

用于治疗多发性硬化症、帕金森病和阿尔茨海默

症等多种尚未完全攻克的病症[4]。Chokekijchai
等 [5]曾在土壤中分离出一株抗人类免疫缺陷病

毒(human immunodeficiency virus, HIV)多肽的

链霉菌，说明放线菌的代谢产物也具有治疗 HIV

的潜力。另一方面，放线菌在农业、渔业等领域

的应用日益成熟。例如，添加外源放线菌可促进

植物生长，并提高植物抵抗和预防病虫害侵袭的

能力[6]。大田实验中，施加放线菌菌剂使向日葵

的列当寄生量较对照减少 28%–46%，且向日葵

茎秆重和花盘重较对照分别提高 37%–40%和

21%–37%[7]。此外，放线菌产生的非抗生素类代

谢产物如酶抑制剂、免疫调节剂和抗氧化试剂等

活性分子可在维护地球生态系统功能方面发挥

重要作用，因此是一种具有广泛实用性和高商业

价值的大型微生物资源群体[4,8]。 
近年来，放线菌在环境修复领域的应用潜力

日益凸显，该潜力与放线菌在极端环境中的适应

特性有关。放线菌可驱动环境中有机质的转化，

对土壤微生物群落结构和肥力保持均有促进作

用，因此是恢复盐碱退化土壤的主力军[9-10]。多
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个放线菌菌株表现出良好的溶磷、溶钾、固氮和

矿化能力，是放线菌介导物质参与生物地球化学

循环的重要过程，在促进农业增产增效、维持土

壤结构和强度、修复建筑材料等方面均有广泛报

道[6,11-13]。因其突出的抗逆性，放线菌也是降解

或清除杀虫剂、重金属、核废料等环境污染物的

候选微生物[2,14]。同时，基于放线菌的生态友好

特性构建的环境修复策略效果显著，与传统方法

相比，成本有所降低[10]。尽管有迹象表明放线

菌与微生物促植物生长、土壤(底泥)重(类)金属

转化和植物重(类)金属修复等过程有关，但具体

的联合(作用)效应与机制不明[15-18]。围绕以上背

景，本文重点综述放线菌在环境修复中的应用现

状及未来的发展趋势，可为进一步挖掘放线菌菌

种资源并为推动放线菌在环境修复领域的研究

提供参考。 

1  放线菌的多样性 
1.1  放线菌的分类 

在 1923–1935 年间出版的前 5 版《伯杰氏细

菌鉴定手册》中，放线菌仅含 3 个属[4]。伴随着

越 来 越 多 的 放 线 菌 种 类 被 发 现 和 描 述 ，

Stackerbrandt 于 1997 年 提 出 “ 放 线 菌 纲

(Actinomycetia)”这一新的分类等级，现今的微生

物系统学分类中已将放线菌独立为“放线菌门

(Actinobacteria)”[4]。放线菌门属于原核生物界细

菌域，除放线菌纲外，该门下还包括酸微菌纲

(Acidimicrobiia)、红色杆菌纲(Rubrobacteria)、

硝 化 细 菌 纲 (Nitriliruptoria) 、 红 蝽 菌 纲

(Coriobacteriia)和嗜热细菌纲(Thermoleophilia)[4]。

在放线菌门 6 大纲中，共包含 46 目、79 科、   
420 余属，较第 5 版《伯杰氏细菌鉴定手册》增

加 16 个新目和 10 个新科[19]。近年来，关于放线

菌的有效描述种已达 2 000 多个，其中链霉菌相关

种 约 占 25% ， 常 规 检 出 率 达 放 线 菌 总 数 的

95%[20]。因此，链霉菌被列为常见放线菌，其他

放线菌类群被称为稀有放线菌[20]。尽管环境样

本中放线菌数量众多且种类丰富(例如，每克土

壤含放线菌数量可达 100 万)，但多数放线菌为

未可培养状态，对此类菌种资源的挖掘与利用是

当前研究的重点内容之一[2]。 

1.2  放线菌的多样性及环境分布 
放线菌是一类环境适应能力很强的细菌，可

存活于大气、土壤、水体等各种自然环境中。例

如，对城市空气的微生物群落组成分析显示，放

线菌占 21 属空气细菌中的 7 属[21]。通过对温带

森林土壤 DNA 测序发现，扩增的 53 株细菌中

放线菌占比高达 87%[8]。水体中同样存在丰富的

放线菌，包括链霉菌、迪茨氏菌(Dietzia)、红球

菌(Rhodococcus)、盐孢菌(Salinospora)、气微菌

(Aeromicrobium)、盐水杆菌(Salinibacterium)、微

杆菌(Microbacterium)、皮生球菌(Dermacoccus)、
考克氏菌(Kocuria)、戈登氏菌(Gordonia)、微球

菌(Micrococcus)、短状杆菌(Brachybacterium)和
酸微菌等[22]。 

作为一类嗜盐碱特性突出的微生物，放线菌

也在海洋环境中被频繁检出[8]。海洋沉积物有利

于放线菌的生存，是放线菌筛选和生物多样性分

析的重要材料；此外，海水、沙石、海洋动植物

等也是海洋放线菌栖息或共生的基质或对象[8]。

海 洋 放 线 菌 主 要 包 括 小 孢 子 菌 、 诺 卡 氏 菌

(Nocardia) 、 链 霉 菌 、 红 球 菌 和 链 孢 菌

(Catellatospora)[8]。为突出部分放线菌生长对盐

的需求，Fenical 等[22]提议建立一个新的海洋放

线菌属——盐孢菌属，该属目前已包含 2 500 多

个菌株。某些海洋放线菌还具备分解碳氢化合物

的能力，包括几丁质、纤维素、油脂、海藻酸盐

等[4]。因此，研究认为放线菌与浸泡于海水中的

木头的腐烂过程有关[4]。在类似于海洋的盐湖如

柴达木湖和青海湖中，放线菌种群结构异常丰
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富，包括双歧杆菌 (Bifidobacteria)、棒状杆菌

(Corynebacterium)等[23]。 
矿区或受重(类)金属污染的环境样本中也

存在大量放线菌，包括链霉菌、诺卡丁菌、节杆

菌(Arthrobacter)、红球菌和红细菌(Rhodobacter)
等[16,24]。作为矿区中分布最广泛的放线菌类群之

一，链霉菌拥有极强的重(类)金属耐受能力[2]。

源于矿区的放线菌有拮抗植物病原菌、改善土壤

肥力和生物固结、提高作物生产力、修复污染土

壤等作用[25]。在砷浓度高达 340 mg/kg 的高原湿

地底泥中，放线菌的相对丰度(>5%)仅次于厚壁

菌门(Firmicutes)、变形菌门(Proteobacteria)和拟

杆菌门(Bacteroidetes) [16]。作为砷超积累的模式

植物，蜈蚣草(Pteris vittata)根、茎、叶组织中的

内生耐砷放线菌比例更高，分别达 33%、47%和

53%[26]。值得关注的是，源于极端炎热(如沙漠

和其他干旱区域)、酸性或强辐射环境的放线菌

通常代表着放线菌类群的最深分支(如酸微菌亚

纲和红色杆菌亚纲)[27]。放线菌在恶劣生境中生

存往往要面对更复杂、更极端的环境压力，如干

燥、高低温、低营养和高辐射水平[20]。研究指

出 ， 链 霉 菌 、 微 球 菌 、 红 球 菌 、 嗜 地 皮 菌

(Geodermatophilus)、柠檬球菌(Citricoccus)等均

能适应极端干旱的环境[9]。此外，放线菌也存在

于南极洲等水活动度较低的寒冷地区。例如，南

极半岛霍奇逊湖(Hodgson)的常驻细菌中放线菌

占比为 23%，南极干谷(Dry Valley)中放线菌的

比例也高达 26%[20]。 

2  放线菌对环境的改良和污染

物的去除特性与机制 
2.1  放线菌对退化土壤的改良 

放线菌是自然环境的重要塑造者，常被作为

生物修复菌剂加以使用[4]。一方面，放线菌可参

与土壤中碳、氮、甲烷的代谢和几丁质、纤维素、

木质素、腐殖质等化合物的降解[9]。当土壤中的

养分浓度较低时，通过放线菌对植物残体的分解

作用可为其他生物提供营养物质，该过程被认为

是退化土壤中其他菌群对碳需求的重要来源[6]。 
由于不同环境中土壤养分含量不固定，土壤

微生物为满足自身对碳源的需求往往会与其他

菌群产生合作、竞争或拮抗作用[28]。例如，某

些特定菌群可通过与放线菌形成协作关系，共同

促进植物残体分解以获取更多碳源；同时，为

有效支配产生的碳源物质，放线菌会对不能促

进或不利于碳源获取的细菌和真菌产生抑制效

应[6,28]。除竞争作用外，放线菌还可通过裂解酶

的合成与释放对病原生物细胞壁的某些重要成

分产生拮抗作用。例如，放线菌合成的几丁质酶

可拮抗病原真菌的几丁质以达到抑制真菌的目

的[29]。通过以上作用，放线菌最终可实现对退

化土壤的有效改良。 

2.2  放线菌对矿物质的转化 
放线菌可通过多种生物化学反应或氧化还

原过程与岩石基质发生作用，促进矿物的溶解或

形成[30]。近年来，关于放线菌溶解矿物质的报

道逐渐增多，包括对磷酸盐和含钾矿物的溶解，

前者主要为链霉菌(图 1)。 
放线菌具有较强的磷酸盐溶解能力，溶磷机

制包括：(1) 通过有机酸和酸化根茎层实现磷的

溶解[6]；(2) 部分放线菌可产生苷元物质羟胺，

从磷酸盐中螯合铁并在土壤溶液中释放磷酸根[28]；

(3) 诺卡氏菌属、小单胞菌属(Micromonospora)、
马杜拉放线菌属(Actinomadura)、游动放线菌属

(Actinoplanes) 、 红 球 菌 属 、 小 双 孢 菌 属

(Microbispora) 和 孢 囊 链 霉 菌 属

(Streptosporangium)等放线菌可根据反应条件选

择性产生酸性或碱性磷酸酶实现对磷酸盐矿物

的溶解[31]。 
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图 1  基于 16S rRNA 构建的已报道且在 NCBI 数据库登记的代表性放线菌的系统发育树 
Figure 1  16S rRNA-based phylogenetic tree of the representative actinomyces that have been reported and 
registered in NCBI database. The tree root was constructed with bootstrap values calculated from 1 000 
re-samplings. The numbers at each node indicate the percentage of bootstrap supporting. The scale bar 
represents 1 substitution per 100 bases. 
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可通过分泌低分子量有机酸并溶解云母石、

钾长石等以钾矿石形式存在的钾或通过螯合硅

离子使钾离子释放到土壤中的细菌被称为钾增

溶微生物(potassium solubilizing microorganisms)。

链 霉 菌 、 小 孢 子 菌 、 微 球 菌 、 高 温 双 岐 菌

(Thermobifida)和西唐北里孢菌(Kitasatospora)等

均为解钾放线菌[12-13]。放线菌对钾的增溶机制与

对磷的溶解有相似之处。目前，通过酸化产生铁

载体或多糖实现钾增溶的微生物学机制已被广

泛报道 [2,31]。节杆菌可产生有机酸和单羟基氨

基甲酸盐，进而参与白云石和生物岩钾岩的溶

解[12]。近来，放线菌 KSA9 和 KSA16 的钾长石

溶解机制被证实与微生物外排有机酸导致外部

介质酸化或与放线菌产生的铁载体有关[32]。然

而，钾增溶放线菌的序列信息鲜见报道且未在

NCBI 数据库中获得登记。 

除对矿物的溶解作用外，放线菌也广泛参与

成矿过程。放线菌介导的矿化机制包括：(1) 与

矿物质相互作用，通过细胞钙化作用主动参与矿

物质的合成；(2) 将死亡的细胞分层固定在方解

石层中被动地参与矿物质的合成过程[10]。例如，

放线菌在月奶石(moonmilk)形成过程中起关键

作用，包括在形成生物膜时通过创造局部有利条

件并以细胞壁作为成核点促进碳酸钙的沉淀[9]。 

2.3  放线菌对有机物的降解 
放线菌是一类具备产生生物活性物质的微

生物，因此在制药、食品、农业和酶工程等领域

被广泛应用。尤其在恶劣条件下，放线菌可产生

多种生物活性分子，进而促进污染物的氧化和分

解[10]。同时，放线菌也可通过产生酶抑制剂、

免疫抑制剂、植物毒素、生物杀虫剂、生物表面

活性剂等物质参与复杂聚合物的降解[33]。 

多数微生物难以实现对卤代脂肪族和芳香

族碳氢化合物的有效代谢[34]。然而，红球菌携

带不同化合物降解基因的大型线性质粒，使其在

降解有机物上较其他微生物更具“灵活性”[35]。通

过单加氧酶和双加氧酶的氧化作用，红球菌可实

现对一氯代苯等毒性较强且对生物降解有抵抗

作用的有机物的代谢和利用[36]。 

戈登氏菌是另一个被广为报道的有机物降

解放线菌。戈登氏菌菌株 MTCC4818 具备邻苯

二甲酸二乙基乙酯和邻苯二甲酸丁酯的降解能

力，但前者的代谢与机制尚不明确[34,37-38]。后者

的降解过程已有详细研究，推测可能的机制包

括：(1) 通过羟基化作用将母体物质转化为邻苯

二甲酸酯、邻苯二酸、丁醇和苯甲醇；(2) 以丁

醇和苯甲醇为碳源物质继续生长，该过程中丁

醇被逐步转化为丁醛、丁酸并通过 β-氧化进入

三羧酸循环，而苯甲醇通过生物矿化作用被逐

步转化为苯甲醛、苯甲酸、儿茶酚和和顺,顺-

粘康酸[38-39]。值得注意的是，戈登氏菌还具有其

他放线菌所不具备的降解异戊二烯橡胶的能力，

其机制与顺式-1,4 双键的氧化和碳链的逐步缩短

有关，因此可用于降解天然橡胶和乳胶手套[40]。 

此外，放线菌还可通过合成脱卤酶，实现对

卤代烷酸的利用，进而达到生物降解卤代多环芳

烃如有机氯和有机磷的效果[22-23]。近年来，放线

菌降解有机物的报道逐渐增多，信息相对明确的

有链霉菌(22 个菌株)、小单孢菌(1 个菌株)和红

球菌(1 个菌株) (图 2、表 1)。由于有机物复杂多

样，未来工作有必要从分子生物学角度深入研究

具体的降解过程与机制。 

2.4  放线菌对重(类)金属的耐受机制 
与有机污染物类似，重(类)金属在环境中广

为分布且造就了微生物多样化的金属耐受机制。

其中，天蓝色链霉菌(S. coelicolor)的全基因组中

包含几个与形态、生理和生殖特征相关的特殊编

码基因，是该菌能够在极端环境中(如重金属污 
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图 2  放线菌在环境污染修复中的行为及应用示意图(本图由 Figdraw 绘制，编号：SRYOT853d2) 
Figure 2  Schematic diagram of the behaviors and practical applications of actinomycetes in environmental 
remediation (by Figdraw, ID: SRYOT853d2). The numbers in the figure represent that actinomyces can remediate 
the contaminated environments by ① : Degrading organic pollutants; ② : Directly removing or enhancing 
phytoaccumulation of heavy metals; ③: Improving soil bacterial structure; ④: Forming rhizobia along with plant roots 
to fix N and thus to improve the soil bacterial structure and enhance N uptake by plant; ⑤: Promoting plant growth and 
thus increasing plant production; ⑥: Dissolving P- and K-minerals and promoting P and K uptake by plant.  
 

表 1  部分代表性的有机物降解放线菌及其特性 
Table 1  Some representative organic-degrading actinomyces and their characteristics 
Strains GenBank ID Sources Organics those can be degraded References 
Rhodococcus opacus GM-14 X80630 Contaminated soil Phenol, chlorophenol, benzene, 

chlorobenzene, toluene 
[41] 

Streptomyces sp. Z2 
Streptomyces sp. Z3 
Streptomyces sp. Z38 

KR023968 
KJ152053 
KP228016 

An ancient illegal pesticide storage Lindane [42] 

Streptomyces sp. 23F EF585403 Soil 2,2′‐dipyridyl [43] 
Streptomyces sp. A1=A161(2009) 
Streptomyces sp. A2=A164(2009) 
Streptomyces sp. A3=A3(2009) 
Streptomyces sp. A5=A5(2009) 
Streptomyces sp. A6=A6(2009) 
Streptomyces sp. A7=A7(2009) 
Streptomyces sp. A8=A8(2009) 
Streptomyces sp. A10 
Streptomyces sp. A11 
Streptomyces sp. A12=A12(2009) 
Streptomyces sp. A13=A13(2009) 
Streptomyces sp. A14 

GU085102 
GU085103 
GU085104 
GQ867050 
GQ867051 
GQ867052 
GQ867053 
GQ867054 
GQ867055 
GQ867056 
GQ867057 
GU085105 

Obsolete pesticides-contaminated 
soil 

Methoxychlor, lindane, chlordane [44] 

Streptomyces coelicolor A3 (2) AL645882 German Collection of Microorganisms 
and Cell Cultures (DSMZ) 

Methoxychlor, lindane, chlordane [44-45] 

Streptomyces sp. M7 
Streptomyces sp. M15 
Streptomyces sp. M30 
Streptomyces sp. C39 
Streptomyces sp. M50 

AY459531 
GQ867058 
GU085106 
GQ867059 
AY741282 

Agricultural soil Methoxychlor, lindane, chlordane [44,46]  

Micromonospora sp. A10 GQ867054 Obsolete pesticides-contaminated soil Methoxychloride, lindane, chlordane [44] 



 

 

 

崔熙雯等 | 微生物学报, 2023, 63(5) 1937 

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

 

染环境)生存并发挥抗性遗传的重要原因[47]。通

过基因组挖掘和功能基因预测，Undabarrena 等[48]

发现链霉菌 H-KF8 存在多个重(类)金属基因操

纵子，主要涉及对砷(As)、铜(Cu)和汞(Hg)的耐

受与解毒。菌株 H-KF8 的 As 耐受基因包括 arsC 
(编码砷酸盐还原酶)、arsA (驱动砷外排的 ATP
酶)、arsR (编码转录调节因子)和 acr3 (编码砷抗

性蛋白)，与 Cu 耐受相关的基因有 copA 和 mco 
(编码多铜氧化物酶)、copD (编码抗铜蛋白)、ycnJ 
(编码铜转运蛋白)和 csoR (编码铜感应转录因

子)[48]。微生物群落分析发现，土壤中存在大量携

带 aioA (编码砷酸盐氧化酶)和 arsC 基因的放线

菌，可能参与了根际 As 转化和植物 As 吸收的调

控过程[49]。此外，有研究证实链霉菌和某些其他

属的放线菌也存在细胞外的铜还原酶活性[50]。 
对放线菌基因组中的重(类)金属耐受基因

(簇)的发现为理解微生物的环境行为与意义提

供了依据。一方面，放线菌可通过细胞壁官能团

对重(类)金属产生生物吸附作用[20]，该过程是链

霉菌产生的黑色素样色素与金属结合形成镍

(Ni)复合物进而降低金属毒性的直接证据[3]。同

时，放线菌可通过产生次级代谢产物如有机酸或

苷元类物质以应对有毒重金属压力，包括延缓亚

铁离子(Fe2+)氧化 [51]或封存潜在的有毒重金属

(potential toxic metals, PTMs)[52]。此外，放线菌还

可通过氧化、还原、吸收、吸附、甲基化等机制

的相互作用提高 PTMs 的生物有效性并促进植物

对重金属的吸收[53]。进化分析显示，目前已报道

的重(类)金属耐受放线菌以链霉菌为主，其中灰

略 红 链 霉 菌 (S. griseorubens) 和 混 浊 红 球 菌 (R. 
opacus)兼具耐受有机物和重金属的双重能力(图 1)。 

3  放线菌在环境修复领域的应用 
3.1  防止水土流失和土地荒漠化 

陆地占地球总面积的 30%，但陆地面积的

三分之一为干旱、半干旱地区或荒漠。沙漠是陆

地的重要组成部分(面积占 20%)，且仍有 43%的

陆地正面临沙漠化威胁[54]。因此，植树造林、

生物固结以防水土流失被认为是阻止土地荒漠

化的重要策略。 
通过根瘤菌-放线菌混合施用有助于植物结

瘤共生固氮(图 2)。植物结瘤可刺激根部皮层和

中柱鞘的细胞生长，导致根部的局部增生形成根

瘤，使植物更好地适应贫瘠环境并固定土壤和水

分[55]。放线菌的固氮作用研究可追溯至 20 世纪

90 年代[13]，目前报道最广泛的固氮放线菌为弗

兰克氏菌(Frankia)。通过专有的固氮囊泡，弗兰

克氏菌可与双子叶植物共生，在氮化酶作用下将

氮气还原成铵[56]。与弗兰克氏菌共生结瘤固氮

的非豆科植物是重要的固氮资源，目前已经报道

了 8 个科 24 个属约 200 个树种具有与弗兰克氏

菌共生结瘤固氮的能力，包括沙棘、沙枣、杨梅、

木麻黄等[57]。此类多年生树种分布广，且具有

耐旱、耐酸、耐盐碱等特点，可根植于其他生物

不易生长的贫瘠土壤中，为防风、治沙等生态修

复和氮循环做出了突出贡献[57]。在我国，利用

根瘤放线菌固氮技术防止水土流失和土地荒漠

化已有实例。例如，云南省开展了弗兰克氏菌与

杨梅、木麻黄、胡颓子等根瘤固氮先锋树种的联

合应用研究，在改良土壤和修复环境的同时实现

了经济作物的增产增效[58]。芬兰、加拿大、印

度等国也进行了相关尝试，效果显著[13]。除弗

兰克氏菌外，嗜热放线菌(S. thermoautotrophicus)
可产生对 O2 不敏感的氮素酶，因此也具备固定

大气氮的作用[57]。 
生物矿化是放线菌的另一重要特点，具备生

物矿化的放线菌可利用细胞壁作为成核点促进

碳酸钙的沉淀，进而显著降低土壤孔隙率并提高

土壤强度[59-60]。自 20 世纪 90 年代起，具备生物

矿化能力的放线菌已在建筑和土壤修复领域被
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广泛应用，通过生物固结作用可稳定建筑结构或

防止水土流失[61]。与传统的水泥或化学固化技

术相比，生物固结具有成本低、无二次污染、节

约水资源等优势，但该方法适用性相对较小，目

前尚未得到有效推广应用。 

3.2  优化化肥使用、保持土壤肥力 
磷和钾是植物生长的必须营养元素，但土壤

中存在大量铝(Al)、Fe 和硅(Si)等重(类)金属，

导致大部分磷和钾被金属络合物固定而降低了

植物吸收效率[62-63]。一般情况下，土壤中的磷和

钾主要以不可利用态的矿物化合物形式存在，包

括云母、长石、石灰石和泥岩等[64]。大量施加

工业化肥是缓解土壤营养素不足的主要方法，但

化肥被植物有效吸收的比例很低，多数营养素以

地表径流、雨水侵蚀和地下水渗透等途径流失，

最终导致水体发生富营养化[65]。此外，长期施

加单一化肥还会导致土壤板结、退化。 
近年来，以难溶态磷酸盐矿物替代水溶性磷

肥被认为是缓解磷枯竭危机的可靠手段，结合

解磷菌剂的使用可有效提高植物对磷的利用效

率[63]。如图 2 所示，放线菌可通过溶解磷矿和

钾矿为植物提供磷和钾元素，同时可通过结瘤固

氮为植物生长提供氮素[66]。例如，在筛自蜈蚣

草组织的内生放线菌中，多数菌株均具备典型的

溶磷、产铁载体和分泌吲哚乙酸等促植物生长的

特性[26]。此外，放线菌可选择性富集土壤微生

物的特定菌群进而增加土壤肥力，目前已在可

替代工业化肥的生物解决方案中发挥着关键作

用[67]。基于其突出的矿物分解和土壤修复能力，

放线菌在矿区土壤复垦中也得到了良好的应用。

因此，农业的可持续性发展一方面应减少农业化

学品的使用，同时代之以更有效、更环保的生物

菌剂，以减少污染并保持土壤肥力。 

3.3  修复有机物和重(类)金属污染 
密集农业和工业现代化发展产生了许多新

污染物，如有机农药、工业有机废弃物、石油及

副产物和芳香烃、酚类等[36]，对水体和土壤造

成了不同程度的污染，也对地球生态平衡造成了

巨大的危害。有机物修复方法包括吸收法、洗脱

法、汽提法、光催化氧化法、超临界水氧化法、

湿式氧化法、植物修复法、动物修复法和微生物

降解法等[68]。微生物降解速度快、费用低，且

具有操作简便、无二次污染的优点，已成为有机

污染修复的关键技术之一[68]。 
通过引入放线菌以强化污染区域的有机物

降解已被广泛报道(图 2)[4]。其中，节杆菌、红

球菌、链霉菌和弗兰克氏菌等可降解包括有机磷

类(氯吡硫磷、敌敌畏)、有机氯类(硫丹、林丹、

六氯苯)、三嗪类(莠去津、西马津、特丁苯)、合

成拟除虫菊酯类(溴氰菊酯、氯氰菊酯)和苯并咪

唑类(多菌灵)在内的多种难降解农药[69]。报道指

出，链霉菌菌株 Hlh1 可通过生长代谢去除总石

油烃、正烷烃等 14 种优先芳香烃，证实了放线

菌对石油污染土壤的修复潜能[70]。经过 90 d 的

生物堆肥发酵，放线菌还可能将石油污染土壤中

起始浓度为 4 250 mg/kg 的总碳氢化合物去除近

80%[71]。此外，热单孢菌(T. oracurvata)等放线菌

也被证明在城市垃圾堆肥中具有较强的生物活

性，通过生物堆肥还可产生热稳定的纤维素[14]。 
除有机物外，工农业的大规模发展也导致了

环境中重(类)金属含量不断积累，而放线菌在重

(类)金属处理方面具有良好的效果。土壤中的

PTMs 如镉(Cd)、Hg、铅(Pb)、铅(Zn)等易通过

植物富集在食物中积累，并通过食物链传递影响

人体健康[28-29]。近年来，放线菌在 Mn2+、Co2+、

Cd2+、Ni2+、Al3+、Cu2+、Zn2+等金属离子的络合

修复中已被广泛报道(图 2)[50]。某些放线菌如链

霉菌 E1 和变异链霉菌(S. variabilis) AB5 还能耐

受类金属 As 及放射性元素钍(Th)和铀(U)[2,72]。

放线菌对 As 的耐受可能与 As3+的氧化或 As5+的
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还原作用有关，后者可在一定程度上解释节杆菌

属和 Solirubrobacter 属放线菌丰度变化与蜈蚣

草 As 吸收的正相关性[26,67,73]。此外，左旋链霉

菌(S. levoris H-KF8)在核污染修复和核元素的回

收方面能力突出，对 Th 和 U 的吸收能力高达

290 μmol/g[2]。 
作为一个兼具生防、抗旱、促生等多重功能

的放线菌菌株，密旋链霉菌(S. pactum) Act12 对

重金属 Pb、Zn、Cu 的耐受特性及其对植物富集

重金属的强化能力已得到广泛报道[18,74-75]。根瘤

放线菌也被证实可增加植物对 Zn、Pb、Cd 的吸

收能力，该能力可能与放线菌释放的螯合剂和植

物生长激素对有毒重金属的弱化作用有关[11]。综

上所述，放线菌已在环境重(类)金属的污染修复

中展现出了良好的应用潜力，构建放线菌-植物

联合修复体系将是探讨重(类)金属环境行为和

践行场地修复需要进一步思考的内容。 

4  结语与展望 
微生物是当前被广泛应用于环境质量改善

和污染修复的重要材料，放线菌位列其中。放线

菌种类丰富，环境分布广，抗逆特性强，可通过

调节有机质降解、营养物质转化以保持土壤结构

和肥力，同时具备有机污染物降解和重(类)金属

转化能力。尽管针对放线菌的环境修复研究正逐

渐增多，但当前的工作主要集中于部分种属(以
链霉菌为主)在部分环境介质(以土壤为主)的应

用。在菌种多样性、放线菌的群落效应及强化植

物修复等方面均有待进一步深入研究。因此，建

议今后的工作重点从以下几方面展开： 
(1) 优化放线菌纯化培养技术，挖掘更多的

放线菌菌种资源。放线菌主要通过高氏 1 号培养

基筛选获得，但在环境修复方面已被研究的放线

菌以链霉菌居多(图 1)。近年来，未可分离和培

养微生物在国内外引起了广泛关注，被学者称为

“微生物暗物质”[76-77]。最新研究发现，利用蛋白

胨大豆琼脂(tryptone soya agar, TSA)培养基可获

得种类更丰富的未可培养微生物(含放线菌)[78]。

此外，一种基于 ichip 的芯片培养技术也具备筛

选土壤中未可培养微生物的潜力[77]。 
(2) 基于群落效应探究放线菌的环境修复

行为。放线菌的个体特征突出，与之相关的环境

修复研究也逐渐增多，暗示放线菌可能具有平衡

复杂环境生态体系的作用。然而，针对放线菌菌

群特性及环境效应的研究仍然较少，推进放线菌

群落的环境效应研究具有重要意义。 
(3) 从植物-微生物互作角度研究放线菌协

同植物去除污染物的微观机制。植物根际微生物

包含大量放线菌，但目前研究主要关注部分固氮

放线菌和以链霉菌为主的植物强化效应。在植物

根际微界面，放线菌及与放线菌相关的其他根际

微生物群落在植物生长、污染物转化吸收等过程

中的作用与机制仍有待进一步研究，进而为植物

-微生物联合修复技术治理环境污染问题提供参

考。 
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