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摘   要：多环芳烃(polycyclic aromatic hydrocarbons, PAHs)是一类具有致畸、致癌和致突变特性

的高风险有毒污染物，近年来，关于红树林生态系统受到 PAHs 污染的报道引起广泛关注，微生

物降解被认为是处理 PAHs 污染的有效、经济和多功能替代方法。目前，研究者发现了大量细菌

利用 PAHs 污染作为碳源和能源，然而其普遍存在降解效率偏低、降解谱系窄、对高盐环境适应

性差等问题，红树林来源的 PAHs 降解菌的降解机理尚待充分挖掘。【目的】在红树林沉积物中定

向筛选针对 PAHs 的高效广谱降解菌，并深入探讨其降解效能与作用机制，以期为红树林生态系

统中微生物污染修复技术的创新研发提供坚实的科学基础。【方法】从深圳福田红树林沉积物筛

选出一株降解 PAHs 的潜在新种菌株 P-9T，通过形态学观察、生理生化特性检测和 16S rRNA 基

因序列分析，对该菌株进行鉴定；基于菌株基因组测序与分析预测该菌株的 PAHs 代谢潜能；在

不同温度(25−40 ℃)、不同 pH (5.0−9.0)和不同底物条件下，对菌株 P-9T 的降解能力进行测定；利

用高效液相色谱-质谱联用(HPLC-ESI-MS/MS)技术检测菌株降解 PAHs 的中间代谢产物，初步揭

示 P-9T 降解 PAHs 的代谢机制。【结果】菌株 P-9T 为黄色杆菌科(Xanthobacteraceae)水杆菌属

(Aquabacter)的潜在新种，暂命名为 Aquabacter sediminis P-9T，也是 Aquabacter 属中首次发现的
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PAHs 降解菌种；在菌株 A. sediminis P-9T 的基因组中则发现了一条完整的苯甲酸盐降解通路，以

及参与萘和其他 PAHs 降解的脱氢酶、水杨酸羟化酶和细胞色素 P450 等关键基因。菌株 P-9T 可

以在 25−40 ℃和 pH 5.0−8.0 的条件下降解菲，并且可分别以萘、菲、芘为唯一碳源生长繁殖。在

菲初始浓度为 50 mg/L 下培养 5 d 降解率达 100%。利用 HPLC-ESI-MS/MS 技术检测发现，该菌

株对萘、菲、芘降解的中间代谢产物包括 1-羟基-2-萘甲酸、1,2-萘二酚和儿茶酚和 1-羟基-2-萘醛。

推断菌株 P-9T 是采用水杨酸途径降解 PAHs。【结论】A. sediminis P-9T 是 Aquabacter 属的新种，

而且是该属中首次发现的 PAHs 降解菌，最佳降解条件为 37 ℃和 pH 7.0，可通过水杨酸途径高效

降解萘、菲及芘。 

关键词：红树林沉积物；Aquabacter sediminis P-9T；多环芳烃降解；水杨酸降解途径  
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Abstract: Polycyclic aromatic hydrocarbons (PAHs) are a kind of teratogenic, carcinogenic, and 
mutagenic organic pollutants. In recent years, the pollution of PAHs in mangrove ecosystems has 
attracted widespread attention, for which microbial degradation has been recognized as an 
effective, economical, and multifunctional treatment approach. Researchers have identified a large 
number of bacteria that utilize PAHs as carbon and energy sources, whereas these bacteria 
generally suffer from low degradation efficiency, narrow degradation spectra, and poor adaptability 
to high-salinity environments. In addition, the degradation mechanisms of PAH-degrading bacteria 
from mangroves remain to be fully explored. [Objective] The present study screened efficient and 
broad-spectrum PAH-degrading strains in mangrove sediments and explored their degradation 
efficiency and mechanism, with a view to providing a solid scientific foundation for the innovative 
research and development of microbial remediation technologies in mangrove ecosystems in the 
future. [Methods] A new PAH-degrading strain P-9T was isolated from mangrove sediments 
collected from Futian, Shenzhen and identified based on the phenotypic and biochemical 
characteristics and phylogenetic relationship. The genomic DNA of this strain was extracted and 
sequenced, and the potential of P-9T in degrading PAHs was investigated by genomic analysis. The 
degradation ability of P-9T was measured at different temperatures (25–40 ℃), pH (5.0–9.0), and 
substrate conditions. Finally, according to the intermediate metabolites detected by high 
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performance liquid chromatography-electrospray ionization-tandem mass spectrometry 
(HPLC-ESI-MS/MS), we preliminarily revealed the mechanism of P-9T in degrading PAHs. 
[Results] Strain P-9T was proposed to represent a potential novel species belonging to Aquabacter 
of Xanthobacteraceae and named as Aquabacter sediminis P-9T, which was also the first 
PAH-degrader identified within this genus. A complete benzoate degradation pathway and key 
genes encoding dehydrogenase, salicylate hydroxylase, and cytochrome P450 involved in PAHs 
degradation were found identified in the genome of P-9T. Strain P-9T could use naphthalene, 
phenanthrene, or pyrene as the sole carbon and energy source and grow at 25–40 ℃ and pH 
5.0–8.0. In a mineral salt medium (MSM) with phenanthrene (50 mg/L) as the substrate, the 
degradation efficiency reached 100% after five days. Several metabolites, such as 
1-hydroxy-2-naphthoic acid, 1,2-naphthalenediol, catechol, and 1-hydroxy-2-naphthaldehyde were 
detected, which indicated that strain P-9T might degrade PAHs via the salicylate pathway. 
[Conclusion] A. sediminis P-9T, the first strain of Aquabacter identified to be capable of degrading 
PAHs could efficiently degrade naphthalene, phenanthrene, and pyrene via the salicylate pathway, 
with the optimum degradation performance at 37 ℃ and pH 7.0.  
Keywords: mangrove sediments; Aquabacter sediminis P-9T; degradation of PAHs; salicylate 
pathway 
 
 

受人为活动的影响，自然环境中多环芳烃

(polycyclic aromatic hydrocarbons, PAHs)等有机

污染物累积问题日益突出。红树林湿地作为沿

海地区重要的生态系统，海陆交接的地域优势

为其带来了丰富的生物多样性，同时也带来了

大量污染物累积的严重威胁[1]。经监测，近年来

海南、湛江地区红树林湿地表层水体和表层沉

积物受 PAHs 污染，处于中度生态风险[2-3]；而深

圳市红树林表层沉积物PAHs在 2013年的总含量

均值达 996.0 ng/g，其中萘和菲所占比例最高[4]。 
PAHs 可通过皮肤接触、饮食、抽烟甚至呼

吸进入人体，达到一定浓度可造成内分泌紊

乱，甚至损伤细胞 DNA，造成染色体畸变，进

一步导致组织器官病变[5-6]。因其具有“三致性”
且自然降解效率慢，是环境污染物治理的重点

对象。在许多环境修复改良方法中，微生物降

解是主要的解决手段，至今已发现许多降解菌

可通过水杨酸途径或者邻苯二甲酸途径来彻底

降解 PAHs[7-9]。红树林沉积物中孕育着丰富的

PAHs 降解菌，其中不乏至今仍未被发现的新物

种。2018 年，蔡丽希等通过富集驯化培养，从

广西钦州茅尾海红树林表层土样中筛选出芘的

降解菌群 YL，该菌群 21 d 内对 50 mg/L 芘的降

解率可达 92.09%[10]；2021 年，赵梦飞对广西北

海红树林表沉积物苯并(a)芘驯化菌群进行分离

培养鉴定，获得 7株新菌，其中 6株细菌为需酸

红树林单胞菌属(Acidimangrovimonas)，1 株细

菌为土壤红细菌属(Solirhodobacter)[11]。虽然关

于PAHs降解菌的研究已有不少报道，但是对于

红树林沉积物中高效降解菌降解机制的研究报

道并不多，尤其是一些新发现的 PAHs 降解菌

属，它们的降解机制仍有待深入探索。 
本研究以深圳福田红树林自然保护区的红

树林湿地沉积物为材料，从中分离鉴定可降解

PAHs 的潜在新种，综合基因组的分析与代谢中

间产物的检测来揭示红树林沉积物中PAHs微生

物降解的代谢途径。研究结果可为构建红树林

特色功能菌库提供资源，揭示降解菌的降解能

力和代谢机制，加强微生物修复红树林沉积物

PAHs 污染的理论依据和应用基础。 
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1  材料与方法 
1.1  材料 
1.1.1  沉积物来源 

沉积物样品取自深圳湾福田红树林自然保

护 区 ， 凤 塘 河 口 小 岛 对 面 (22°31′35′′N ，

114°1′34′′E)，采集表层 0−30 cm 的沉积物，存

放于无菌自封袋中，4 ℃保藏。 
1.1.2  培养基及试剂 

无机盐培养基(minimal salt medium, MSM) 
(g/L)： (NH4)2SO4 2.00， MgSO4·7H2O 0.20，

KH2PO4 1.50 ， Na2HPO4·12H2O 1.50 ，

CaCl2·2H2O 0.01，固体培养基额外加入琼脂 
15.00，121 ℃灭菌 30 min，常温冷却后加入

500.00 μL Wolfe 氏矿物溶液备用；R2A 培养基

购自青岛海博生物技术有限公司。 
多环芳烃母液：萘、菲、芘各 0.05 g/mL，丙

酮为溶剂，过滤除菌后避光常温保存备用；基因

组提取采用 TaKaRa MiniBEST Kit (TaKaRa 公司)。 
1.2  降解菌株的筛选 

称取沉积物样品5 g，添加到250 mL的MSM
液体培养基(菲 50 mg/L)中，在 37 ℃、180 r/min
的恒温振荡摇床中富集培养约 10 d 为一代，驯

化至第三代后取样进行梯度稀释，10−1、10−2、

10−3 这 3 个梯度各取 100 μL 均匀涂布在含有菲

(50 mg/L)的 MSM 固体培养基上，每个梯度做 3
个重复，37 ℃恒温培养 5−7 d。根据菌落形态

差异筛选菌株，划线转接至少 5 代，得到纯化

的菲降解菌，然后接种至 R2A 培养基，于 37 ℃
恒温培养，添加体积分数为 25%的甘油保藏于

−80 ℃备用。 
1.3  菌株 P-9T 的鉴定 
1.3.1  形态学鉴定 

P-9T划线接种至 R2A固体培养基培养 3−5 d
后观察单菌落形态的大小、颜色、边缘整齐度

等特征；取液体培养对数生长期菌液参照梁静

南等[12]的方法进行制样，对单细胞形态进行扫

描电镜观察；根据革兰氏染色试剂盒(青岛海博

生物技术有限公司)的说明进行革兰氏染色后，

利用光学显微镜观察染色结果。 
1.3.2  生理生化表征 

以 1%接种量进行接种至 R2A 液体培养基

中，分别放置在 15、20、25、28、30、37、
40、45、50 ℃ 的恒温振荡培养箱中，每个温度

做 3 个平行，同一转速(180 r/min)进行培养。pH
生长范围检测则是以同一接种量(1%)接种至 pH 
5.0、6.0、7.0、8.0、9.0 和 10.0 的液体培养基

中，每个梯度做 3 个平行，在 37 ℃和 180 r/min
的条件下进行恒温培养，分别在 0、24、48、
72、96 和 120 h 取样，用多功能酶标仪检测菌

液的 OD600 值 。将菌株接种至 R2A 固体培养基

中放入 25 L 的密封培养袋，分别加入厌氧产气

包和微需氧产气包，消耗袋中氧气营造厌氧和

微需氧条件。在 37 ℃条件下，进行为期 14 d 的

恒温培养后观察菌株是否具有在低氧条件下生

长的能力。 
取 50 μL 生长良好的菌液，加入 100 μL 体

积分数为 3%的过氧化氢溶液，观察是否产生气

泡，有气泡产生表示具有过氧化氢酶活性，否

则为阴性；滴加 10 μL 去离子水至含有

N,N,N′,N′-四甲基对苯二胺盐酸盐的氧化酶检测

试纸，用无菌接种环挑取单菌落均匀涂抹至湿

润的试纸中，等待 30−60 s，30 s 内试纸变蓝表

明氧化酶强阳性，60 s 内变蓝为阳性，不变色

则为阴性。 
1.3.3  分子生物学鉴定 

挑取平板上的单菌落重悬浮于 10 μL 的灭

菌去离子水中作为菌落 PCR 模板，选择通用引

物 1492R (5′-TACGGCTACCTTGTTACGACTT-3′)
和 27F (5′-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3′)[13]

扩增 16S rRNA 基因，利用 Sanger 测序法[生工

生物工程(上海)股份有限公司]进行检测。将获

得的序列与 EzBioCloud (https://www.ezbiocloud. 
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net/identify)数据库中的模式菌株进行初步的分

类比对[14]，此外，将新种的 16S rRNA 基因序列

上传至 NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/)注
册编号。收集比对相似度较高的模式菌株 16S 
rRNA 基因序列，利用 MEGA X[15]软件通过

Clustal W 程序[16]对 16S rRNA 基因序列集进行

多序列比对，获得整齐的基因序列集，基于

Kimura two-parameter 模型，分别通过邻接

(neighbor-joining, NJ) 法 [17] 、 最 小 进 化

(minimum-evolution, ME) 法 [18] 和 最 大 似 然

(maximum-likelihood, ML)法 [19]构建系统发育

树，基于 1 000次重复的自举分析来评估不同分

支和簇的稳定性。使用以下软件及网站分析基

因 组 之 间 的 平 均 核 苷 酸 相 似 性 (average 
nucleotide identity, ANI)、平均氨基酸相似性

(average amino acid identity, AAI)和基因组间距

离 (digital DNA-DNA hybridization, dDDH) ：
EzBioCloud 的 ANI 计算器服务 (https://www. 
ezbiocloud.net/tools/ani)[20]；环境微生物基因组

学 实 验 室 (Environmental Microbial Genomics 
Laboratory)在线计算服务 (http://enve-omics.ce. 
gatech.edu/aai/) ； Genome-to-Genome Distance 
Calculator (GGDC, https://ggdc.dsmz.de/ggdc. 
php)[21]，数据来自菌株 P-9T 及 3 个近缘模式株

洞 穴 水 杆 菌 (Aquabacter cavernae) Sn-9-2T 
(GCA_003993795.1, 4.52 Mb)[22]、圣灵湖水杆菌

(Aquabacter spiritensis) DSM 9035T 
(GCA_004346185.1, 5.16 Mb)[23]、自养黄色杆菌

(Xanthobacter autotrophicus) DSM 432T 
(GCA_005871085.1, 5.01 Mb)[24]的基因组。 

1.4  菌株 P-9T 基因组的测序及分析 
提取 P-9T全基因组 DNA 样品并送交广东美

格基因科技有限公司进行上机质量检测和细菌

全基因组测序，采用 Illumina HiSeq 平台、

PE150 测试策略和 2×150 bp 的配对读码进行测

序。使用 SPAdes软件(v3.15.1)[25]对DNA短序列

进 行 拼 接 ， 组 装 获 得 长 片 段 (contigs 或

scaffolds)，最后用 CheckM (v1.1.3)[26]对基因组

进行质控检查。基因组序列的主要分析内容包

括：环形基因组图谱绘制、基因预测和基因功

能注释。基因组环形图：利用 Proksee 基因组可

视化系统网站(https://proksee.ca/)预测 rRNA、

tRNA，计算 G+C 含量，同时根据基因位置信

息绘制出相应基因在基因组的位置分布。通过

NCBI 数据库的 Prokaryotic Genome Annotation 
Pipeline (PGAP)进行基因预测[27]。基因功能注

释：将获得的氨基酸序列与 KEGG (https://www. 
kegg.jp/)、NCBI的COG (https://www.ncbi.nlm.nih. 
gov/research/cog) 和 SwissProt (https://www. 
uniprot.org/)数据库中已知功能的序列进行比

对，预测并注释出基因的功能。 

1.5  PAHs 降解条件优化 
菲降解条件的优化：以 3%的接种量转接至

添加 50 mg/L 菲的 MSM 液体培养基中。在接种

量、菲浓度、pH 一致的条件下，设定 4 个温度

梯度(25、30、37、40 ℃)作为变量；设定 5 个

pH 梯度(5.0、6.0、7.0、8.0、9.0)作为变量，每

个梯度 3 个平行，在接种量、菲浓度、温度

(37 ℃)一致的条件下，避光培养 1 周，分别在

1、3、5、7 d 进行取样，根据降解情况适当调

整培养周期。采用液-液萃取的方法萃取培养

基中剩余的菲，取 5 mL 菌液，6 000 r/min 离心  
5 min 后取上清加入等体积的乙腈，漩涡振荡萃

取 10 min，经 0.22 μm 的尼龙滤膜过滤后通过

HPLC 检测菲的残留量并计算相应的降解效

率。选用 C18 色谱柱(4.6 mm×150 mm, 5 μm)，
使用 HPLC 色谱仪(Agilent 公司)对待测样品进

行检测，流动相为 80%乙腈：20% 0.05 mol/L
醋酸铵(pH 4.2)，色谱柱检测温度为 35 ℃，流

速 1 mL/min，检测波长为 254 nm，进样量      
15 μL，保留时间 10 min[28]。利用外标法，根据 
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出峰时间和出峰面积进行定性定量，检测样品

中的污染物底物浓度并计算相应的降解率，见

公式(1)。 
降解率(%)=(Cn−C0)/C0×100          (1) 

式中，Cn 代表终浓度，C0 代表起始浓度。 

1.6  降解产物分析 
将菌株 P-9T 接种到萘、菲和芘含量均为   

50 mg/L 的 MSM 液体培养基中，在最适的条件

下恒温避光培养，留取降解初期(第 5 天)、中期

(第 10 天)和后期(第 14 天)的培养液约 5 mL，常

温 6 000 r/min离心 5 min后取上清，加入等体积

的乙腈，漩涡振荡萃取 10 min，加入 0.1 mg/L
的 NaCl 上下摇匀 1 min 后静置 10 min，待有机

相和水相分层后，取下层无机层，经 0.22 μm的

尼龙滤膜过滤后通过 HPLC 检测菲降解中间产

物的产生情况，并接取相应出峰时间的流分，

进一步进行液相色谱质谱检测分析。采用液相

色谱串联四极杆飞行时间质谱 Xevo G2-XS Qtof 
(Waters 公司)[29]和高效液相色谱-电喷雾-质谱联

用仪器(HPLC-ESI-MS/MS)进行菲代谢产物分离

检测，通过 UNIFI 软件(v1.9.4)处理分析数据，鉴

定菌株 P-9T降解 PAHs 的中间产物[29]。液相体系

如下，流动相 A：含 0.1%甲酸的水；流动相 B：

含 0.1%甲酸的乙腈，流速 0.4 mL/min，梯度程

序：0−1 min (2% B)，1−4 min (15% B)，4−8 min 
(50% B)，8−13 min (50%−98% B)，13−16.4 min 
(98% B) ， 16.4−17.4 min (98%−2% B) ，    
17.4−20 min (2% B)。质谱条件如下，电离方

法：ESI+/−；数据采集方式：MSE；MSE 冲击

能量：低能 6 V，高能 25−40 V；采集质量范围：

50−1 200 Da[29]。结合已知的菲代谢产物分子质量

和分子式与数据库进行比对。 

1.7  其他 PAHs 降解能力的初步分析 
分别接种至以萘(25 mg/L)、菲(25 mg/L)、

芘(25 mg/L)及其混合物为唯一碳源的 MSM 液

体培养基，各做 3 个平行，接种量统一为 3%，

在 37 ℃、180 r/min 的避光条件下恒温培养 8 d。
每天取样，利用多功能酶标仪检测菌液 OD600

值。在第 8 天用高效液相色谱仪(HPLC)检测并

计算降解菌对多环芳烃的降解率。 

2  结果与分析 
2.1  降解菌株的分离 

成功分离出 4 株生长速度较快的菲降解菌

P-1、P-2、P-6、P-9T。结果如表 1 所示，4 个降

解菌与分枝菌酸小杆菌属(Mycolicibacterium)和
Aquabacter 两个属的亲缘关系最近。其中菌株

P-1 和 P-2 与 产 黏 液 分 枝 菌 酸 小 杆 菌

(Mycolicibacterium mucogenicum) 比 对 的 16S 
rRNA 基因相似性最高，分别达到 98.88%和

99.15%，表明这两株菌属于 Mycolicibacterium 
mucogenicum。菌株 P-6 和 P-9T 与 Aquabacter 
cavernae 的序列相似性度最高，分别为 98.26%
和 98.19%，低于 98.65%的细菌定种阈值，表明

菌株 P-6 和 P-9T 是 Aquabacter 属潜在的新种[30]。 
2.2  菌株 P-9T 的鉴定 
2.2.1  形态学鉴定 

以菲为唯一碳源，筛选出降解菲的潜在新

种菌株 P-9T，接种至 R2A 固体培养基中划线培养

3 d 后进行观察。如图 1A 所示，单菌落形态呈圆形

凸起，白色，表面光滑水润，直径 0.5−2.5 mm。通

过扫描电镜观察菌株 P-9T 的单细胞形态见图 1B， 
 
表 1  分离的菲降解菌株 
Table 1  Identification of phenanthrene-degrading 
strains 
Strains Identification 16S rRNA gene similarity (%) 
P-1 Mycolicibacterium 

mucogenicum 
98.88 

P-2 Mycolicibacterium 
mucogenicum 

99.15 

P-6 Aquabacter cavernae 98.26 
P-9T Aquabacter cavernae 98.19 
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图 1  菌株 P-9T 的菌落(A)和单细胞(B)形态 
Figure 1  The colony (A) and single cell (B) morphology of strain P-9T. 
 
细胞形似棒状，宽0.3−0.7 μm，长1.5−3.0 μm，与模

式株 A. cavernae Sn-9-2T 的淡黄色菌落形态有着

较大的差异[22]。 

2.2.2  生理生化特征 
比对结果表明，菌株 P-9T 与 Aquabacter 

cavernae Sn-9-2T 的 16S rRNA 基因序列相似性

最 高 (98.26%) ， 其 次 是 Xanthobacter 

autotrophicus DSM 432T (97.16%)、Aquabacter 

spiritensis DSM 9035T (97.06%)；在 NJ、ME 和

ML 法重建的基于 16S rRNA 基因的系统发育树

中(图 2)，菌株 P-9T 与 A. cavernae Sn-9-2T 形成

了一个独立的簇，表明菌 P-9T 可能是 Aquabacter

属的一个新物种。菌株 P-9T 和 A. cavernae 

Sn-9-2T、A. spiritensis DSM 9035T、X. autotrophicus 

DSM 432T 之间的 ANI 值分别为 78.45%、76.91%

和 77.12%；AAI 值分别为 73.37%、72.53%和

69.25%；菌株 P-9T 与这些模式菌株之间的 dDDH 

(formula 2)值分别为 22.7%、21.9%和 22.0%，它

们均低于物种划分的阈值 (ANI 95.00%，AAI 

95.00%−96.00%，dDDH 70.0%)[14]。菌株 P-9T 在

系统发育树上与 A. cavernae Sn-9-2T 处于单独的

分支，亲缘关系最近，并且基因组间 ANI 值、

AAI 和 dDDH 值均符合鉴定为新种的标准。 

2.2.3  分子生物学鉴定 
表 2 汇总了菌株 P-9T 与 A. cavernae 

Sn-9-2T[22] 、 A. spiritensis DSM 9035T[23] 、 X. 

autotrophicus DSM 432T[24]的生理生化特征。菌

株 P-9T 为革兰氏阴性菌，与其他 3 个模式株一

致，好氧生长，不能在低氧及无氧条件下培养。

菌株 P-9T 可以在 15−40 ℃的温度范围内生长，

其中 35 ℃为最适温度，而 pH生长范围在 5.0−9.0 

(最适 pH 为 7.0−8.0)。过氧化氢酶和氧化酶活性

检测结果都呈阳性。在平板菌落颜色上，菌株

P-9T 与 A. cavernae Sn-9-2T 有着明显差异，与 A. 

spiritensis DSM 9035T 更为相似。在氧化酶活性

检测中也是与 A. cavernae Sn-9-2T 有着相反的结

果。综上所述，基于形态学表型、生理生化分类

学以及系统发育和基因组的分析结果，本研究提

出将菌株 P-9T 作为 Xanthobacteraceae 科，

Aquabacter 属 的 新 种 菌 株 ， 并 暂 命 名 为

Aquabacter sediminis P-9T (保藏编号：CGMCC 

1.56041)。 
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图 2  基于 16S rRNA 基因序列构建 Aquabacter sediminis P-9T 的系统发育树 
Figure 2  Phylogenetic tree based on the 16S rRNA genes of Aquabacter sediminis P-9T (in bold type) and 
other related species. The value on the branch represents the confidence (%) of 1 000 bootstrap tests in the ME, 
ML and NJ algorithms for this node, the length of the branch represents the evolutionary distance, and the lower 
left scale represents 0.01 nucleotide substitutions at each site. 
 

表 2  Aquabacter sediminis P-9T 与 3 个模式株的生理生化特征 
Table 2  Different characteristics among Aquabacter sediminis P-9T, Aquabacter cavernae Sn-9-2T, 
Aquabacter spiritensis DSM 9035T and Xanthobacter autotrophicus DSM 432T 

Characteristic 1 2* 3* 4* 
Colony color White Yellow White Yellow 
Gram stain − − − − 
Growth temperature (℃) 15−40 15−40 15−40 10−35 
Growth pH 5.0−9.0 5.0−9.0 5.0−8.0 6.0−8.0 
Catalase + + + + 
Oxidase + − + + 
16S rRNA gene similarity (%)   98.26 97.01 97.16 
Genome size (Mb) 5.3 4.5 5.2 5.0 
DNA G+C content (%) 66.9 67.5 67.6 67.6 
ANI (%)   78.45 76.91 77.12 
AAI (%)   73.37 72.53 69.25 
dDDH (%)   22.7 21.9 22.0 
1: Aquabacter sediminis P-9T; 2: Aquabacter cavernae Sn-9-2T; 3: Aquabacter spiritensis DSM 9035T; 4: Xanthobacter 
autotrophicus DSM 432T. *: Data from references[22-24]; +: Positive; −: Negative. 
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2.3  Aquabacter sediminis P-9T 的基因组

分析 
拼接获得的 A. sediminis P-9T 菌株基因组全

长 5 334 632 bp，分为 34 个 contigs，污染率为

0.11%，完整度 99.65%，N50 值为 548 030 bp，
基因组的 G+C 含量为 66.9%。菌株 P-9T 基因组

包含 1 套 5S rRNA 基因、16S rRNA 基因、23S 
rRNA 基因和 48 个 tRNA 基因。经 PGAP 预测

获得 4 806 个基因，其中有 4 716 个为蛋白编码

基因。该基因组序列和 16S rRNA基因序列已提

交至 NCBI 的 GenBank 数据库，登录号分别为

JARBFX000000000 和 OQ438900。 
经 KEGG、COG、SwissProt 数据库分析，

A. sediminis P-9T 基因组中分别注释出 4 370 个

(91.71%)、3 900 个(81.85%)和 1 679 个(35.24%)
功能基因。通过 KEGG 数据库对基因的功能进

行分类注释，主要分成细胞过程、环境信息处理、

遗传信息处理和代谢 4 个类别。其中代谢类别的

功能基因数占比最大(35.8%)，具有遗传信息处

理类别功能的基因数占 4.5%，环境信息处理类

别的功能基因数占 9.0%，而细胞过程类别的功

能基因数占 7.5%。代谢类别中参与碳水化合   
物代谢和氨基酸代谢的基因数最多，分别有  
394 个和 388 个，涵盖完整的糖酵解、柠檬酸循

环和戊糖磷酸循环的代谢通路(图 3A)。此外，

环境信息处理类别中的膜运输(302 个基因)和代

谢类别中的外源物的降解与代谢(165 个基因)基
因数仅次于碳水化合物代谢、能量代谢和氨基酸

代谢，可能在菌株通过跨膜运输将环境中的

PAHs 污染物转入体内进而完成降解与能量释放

这一代谢过程中发挥着重要作用[31]。针对外源

生物的降解与代谢的相关基因(图 3B)进一步分

析发现，A. sediminis P-9T 基因组中含有丰富的

外源物降解基因，165 个功能基因共参与了 16 个

不同的降解途径，具有降解多种外源化合物及其

衍生物的代谢潜能，其中参与苯甲酸盐降解的基

因 26 个、萘降解的基因 4 个、多环芳烃降解的

基因 2 个。 
如表 3 所示，A. sediminis P-9T 基因组中含

有编码苯甲酸盐氧化还原酶 (BenC)、脱氢酶

(BenD)[32]、邻苯二酚 1,2-双加氧酶(CatA)[33]、辅

酶 A 转移酶(PcaJ)、乙酰辅酶 A 酰基转移酶

(FadA)的基因，可以组成完整的苯甲酸盐降解通

路[34]，另外还发现萘降解、多环芳烃降解通路

中需要的脱氢酶以及非常重要的细胞色素 P450
酶[35]、单加氧酶(又名水杨酸羟化酶)[36]和苯环裂

解双加氧酶的编码基因[37]。 
2.4  Aquabacter sediminis P-9T 降解 PAHs
的最适条件 

在不同 pH 条件的降解实验中，设了 5 个梯

度(pH 5.0、6.0、7.0、8.0、9.0)，结果如图 4A
所示，A. sediminis P-9T 在 pH 5.0−8.0 的条件下

皆可利用菲进行生长繁殖，pH 7.0 为 A. sediminis 
P-9T 最佳降解条件，降解率达 100%，耗时最短

(5 d)，pH 6.0 次之；在 pH 5.0 的条件下，滞缓

期延长至 5 d，在第 7 天降解率升至 100%；而

在 pH 8.0 的条件下，滞缓期没有延长，但是在

第 5−7 天降解效率趋于平缓，降解率超过 90%
至少需要 11 d。综合上述，弱酸或中性 (pH 
5.0−7.0)条件有利于 A. sediminis P-9T对菲的降解。 

本实验设了 4 个培养温度，在其他培养条件

一致的状态下进行培养，定期检测不同温度下

A. sediminis P-9T 在菲降解体系中的生长情况。

温度范围设为 25、30、37、40 ℃。为期 14 d
的培养检测结果显示(图 4B)，A. sediminis P-9T

在 37 ℃条件下降解菲的活性最强，30 ℃次之，

25 ℃和 40 ℃不利于 A. sediminis P-9T 对菲的降

解 (降解效率<20%)。在 37 ℃培养条件下，    
第 0−3 天，A. sediminis P-9T 处于生长阶段的滞  
缓期，生长缓慢，底物浓度无明显的变化；    
第 4−5 天降解效率显著增大，并在第 7 天降解

率达 100%。 
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图 3  Aquabacter sediminis P-9T 基因组的 KEGG 注释 
Figure 3  Genome annotation of Aquabacter sediminis P-9T based on KEGG database. A: Function and 
number of coding genes. B: Number of coding genes in xenobiotics biodegradation and metabolism. 
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表 3  Aquabacter sediminis P-9T 中参与 PAHs 降解的关键基因  
Table 3  Genes involved in PAHs degradation of Aquabacter sediminis P-9T 

Gene name Annotated protein Refseq_ID 
benC Benzoate 1,2-dioxygenase reductase component WP_274775006.1 
benD Dihydroxy cyclohexadiene carboxylate dehydrogenase WP_274776462.1 
catA Catechol-1,2-dioxygenase WP_274776463.1 
pcaJ CoA-transferase WP_274776942.1 
fadA Acetyl-CoA acyltransferase WP_274776900.1 
GST Cytochrome P450 WP_274773836.1 
adhP Alcohol dehydrogenase WP_274773956.1 
nah Salicylate hydroxylase WP_274777967.1 
ligB Extradiol ring-cleavage dioxygenase WP_274776980.1 

 

 
 

图 4  Aquabacter sediminis P-9T 在不同 pH (温度 37 ℃)和不同温度(pH 7.2)下的菲降解曲线 
Figure 4  Effects of pH and temperature on the degradation rate of phenanthrene by Aquabacter sediminis 
P-9T. A: Degradation rate under pH 5.0 to 9.0. B: Degradation rate under 25 ℃ to 40 ℃. 
 

2.5  Aquabacter sediminis P-9T 的 PAHs 降
解机制 

如图 5A 所示，据液相色谱检测结果，A. 
sediminis P-9T在菲的降解前期(前 7 d)主要产生一

种中间产物 A。其中菲的出峰时间为 2.136 min，
中间产物 A的出峰时间为 1.245 min，1.646 5 min
是溶剂峰(图 5A)。降解前期中间产物 A 随着菲

含量的降低而逐渐增加。在降解中期(第 7−10 天)，
主要检测出另一种代谢产物(B)，出峰时间集中

于 1.291 min (图 5B)。而在降解后期(第 10−14 天)，
主要代谢产物(C)出峰时间在 1.389 min (图 5C)。
为了揭示 A. sediminis P-9T 降解菲的途径，利用

液相色谱串联高分辨质谱技术(HPLC-ESI-MS/ 
MS)对 A. sediminisP-9T降解菲的 3个不同时期产

生的中间代谢物进行了鉴定。以已知的水杨酸和

邻苯二甲酸途径中间产物的分子式和分子量为

参考进行比对鉴定，通过负离子模式进行扫描，中

间产物 A 洗脱时间为 13.015 min，质谱显示其分子

离子(M-H)在 m/z 值 187.039 8 处，通过设置分子式

中 C (6−15)、H (5−10)、O (2−6)的个数区间进行检

索，确定中间产物 A 是 1-羟基-2-萘甲酸[38-39]。中

间产物 B 和C 分别在正离子扫描模式下的0.624 min
和 9.909 min 具有质谱峰。中间产物 B 的分子离

子(M+H)在 m/z 值 161.132 2 处，鉴定为 1,2-萘二 
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图 5  Aquabacter sediminis P-9T 降解菲 5 d、10 d 和 14 d 后的主要代谢产物质谱图 
Figure 5  Mass spectrum of the major metabolites of phenanthrene on the 5th, 10thand 14th day degraded by 
Aquabacter sediminis P-9T. A: Major metabolite of phenanthrene on the 5th day. B: Major metabolite of 
phenanthrene on the 10th day. C: Major metabolite of phenanthrene on the 14th day. 
 
 

酚[38-39]。中间产物 C 的分子离子(M+H)则在 m/z
值 111.015 1 处，鉴定为邻苯二酚，又名儿茶酚。 

2.6  初步检测 Aquabacter sediminis P-9T 对

其他 PAHs 的降解能力 
A. sediminis P-9T不仅能利用菲还具有降解萘、

芘及其混合物的能力(图 6)。在 8 d 的培养时间内对

25 mg/L 萘、菲、芘的降解率均达 100.0%。此外，

在萘、菲、芘 3 种底物共存且总浓度达 75 mg/L 的

情况下，A. sediminis P-9T的生长状况良好，8 d 时间

内对萘、菲、芘混合底物的降解率达 96.7% (表 4)。 
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图 6  Aquabacter sediminis P-9T 在不同底物下的

生长曲线 
Figure 6  The growth curve of Aquabacter. 
sediminis P-9T under different PAHs. NAP: 
Naphthalene; PHE: Phenanthrene; PYR: Pyrene.  

表 4  Aquabacter sediminis P-9T在 8 d内对不同底

物的降解效率  
Table 4  Degradation rate of different PAHs by 
Aquabacter sediminis P-9T in 8 days 

PAHs Concentration 
(mg/L) 

Degradation 
rate (%) 

Naphthalene 25 100.0 
Phenanthrene 25 100.0 
Pyrene 25 100.0 
Naphthalene+ 
Phenanthrene+Pyrene 

25+25+25 96.7 

 
 
 
 

此外，在 A. sediminis P-9T降解萘和芘的培养基

中同时检测出了 1-羟基-2-萘醛，在正离子扫描模式

下，分别在 11.461 min 和 11.951 min 检测出质谱峰，

分子离子(M+H)相一致，在m/z 值 173.075 1 处(图 7)。 
 

 

 
 

图 7  Aquabacter sediminis P-9T 降解芘和萘的中间代谢产物质谱图 
Figure 7  Mass spectrum of metabolites of pyrene and naphthalene degraded by Aquabacter sediminis P-9T. A: 
Major metabolite of pyrene. B: Major metabolite of naphthalene. 
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3  讨论与结论 
近年来，红树林沉积物逐渐成为 PAHs 降解

菌分离筛选的重要研究对象。李玫等[40-41]从珠海

市淇澳岛受石油污染的红树林湿地土壤中富集、

分离和筛选出 26 株萘降解菌，其中菌株 N1、
N2、N3 和 N4 在为期 5 d 的培养中分别能降解

52.7%、52.5%、47.8%和 54.2%的萘(100 mg/L)；
2019 年，吴霜等[42]从广西红树林土样中分离出

了 9 株菲降解菌，其中 3 株高效降解菌 UMBR 
0019、UMBR 0020 和 UMBR 0197 对菲的降解

效率分别为 48.80%、75.00%和 63.54%，协同作

用后高达 99.07%；2020 年，龚莹等[43]从海南不

同红树林沉积物中筛选出了PAHs的混合降解菌

群，主要研究了不同菌群的降解特征。由此可见，

红树林生态系统确实存在着许多不同种类的有

效 PAHs 降解菌，本实验以深圳福田红树林沉积

物为样品，成功筛选分离到 4 株 PAHs 降解菌，

根据 16S rRNA 基因同源性分析，菌株 P-1 和 P-2
属于 Mycolicibacterium mucogenicum，是常见的

菲降解菌之一。前人对该菌属的降解能力、降解

途径及其功能基因簇已有深入的研究，其中有研

究发现该菌属具有广泛的底物谱，可以分解代谢

荧蒽、蒽、芴和菲[44-46]。另外两个菌株 P-6 和

P-9T 与 Aquabacter cavernae 的序列最相似，而相

似度小于 98.65%，挑选 P-9T 进一步进行形态观

察、生理生化表征和系统发育分析，鉴定为

Xanthobacteraceae 科，Aquabacter 属的新种，命

名为 Aquabacter sediminis P-9T。A. sediminis P-9T在

25−40 ℃和 pH 5.0−8.0 的条件下皆可降解菲，其中

最佳降解条件为 37 ℃和 pH 7.0。在萘、菲、芘分

别为唯一碳源甚至三者混合的条件下可生长繁殖，

菲浓度为 50 mg/L 时，最适条件下培养 5 d 降解率

可达 100.0%，三者混合情况下(总浓度=75 mg/L)
最适条件下培养 8 d 降解率可达 96.7%，说明 A. 
sediminis P-9T 具有良好的 PAHs 降解能力和生长

适应性。 

值得注意的是，有关 Aquabacter 属可降解

PAHs 的研究尚未报道，A. sediminis P-9T 的发现

拓展了 Aquabacter菌属解决环境 PAHs的应用潜

能，同时为研究该菌属的 PAHs 降解能力及降解

机制提供了物质基础。Seo 等研究发现节杆菌属

在菲降解过程中，可以在菲的 1,2-C、3,4-C 和

9,10-C 上发生初始的双氧化，其中主要发生在

3,4-C 位置上[39]，随后在双加氧酶作用下裂解成

1-羟基-2-萘甲酸[38-39]，因此 1-羟基-2-萘甲酸是

完成第一个裂解反应的重要标志[47]。这一重要

中间代谢产物一方面可以经由水杨酸和儿茶酚

途径进入 TCA 循环，另一方面则是通过邻苯二

甲酸和 原儿茶酸 途径完成 降解 [48] 。对 A. 
sediminis P-9T 的全基因组进行测序分析发现其

具有编码完整的苯甲酸盐降解通路基因以及参

与萘和其他 PAHs 的脱氢酶、水杨酸羟化酶和细

胞色素 P450 的关键基因。其中水杨酸羟化酶、

邻苯二酚双加氧酶等组成完整的PAHs降解下游

基 因 簇 ， 与 前 人 发 现 的 恶 臭 假 单 胞 菌

(Pseudomonas putida) G7 中菲降解下游基因簇

相一致[49]。下游降解基因簇的发现一定程度上

证明它具有通过水杨酸途径彻底降解PAHs的条

件。利用 HPLC-ESI-MS/MS 检测 A. sediminis 
P-9T 降解萘、菲、芘所产生的中间代谢产物。发

现 A. sediminis P-9T 可以将菲降解为 1-羟基-2-萘
甲酸、1,2-萘二酚和儿茶酚，将萘和芘降解为 1-
羟基-2-萘醛。综合基因组注释及中间代谢产物

结果，如图 8 所示，推断 A. sediminis P-9T 通过

水杨酸途径降解 PAHs。本实验开展了深圳福田

红树林沉积物PAHs降解菌的筛选及机制方面的

初步研究，不仅丰富了研究 Aquabacter 中 PAHs
降解菌的资源，也为进一步深入研究其降解机

制奠定了物质基础。为了加快 PAHs 降解菌在

实际环境投入治理的应用，仍需进行更深入的

研究工作，例如红树林原位降解实验和便捷式菌

剂研发等。 
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图 8  Aquabacter sediminis P-9T 的 PAHs 降解途径 
Figure 8  Proposed biodegradation pathways of PAHs by strain Aquabacter sediminis P-9T. The dotted and 
solid arrows represent multi-step and one-step reactions, respectively. Red italic and blue font means genes and 
enzymes. Detected products are marked in purple and bold.  
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