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多环芳烃 (polycyclic aromatic hydrocarbons , PAHs)

是一类广泛分布于海洋环境中的含有两个苯环以上
的有毒有害污染物 ,主要来源于人类活动和能源利用
过程 ,如石油、煤、木材等的燃烧过程 ,石油及石油化
工产品的生产过程 ,海上通过地面径流 ,污水排放及
机动车辆等燃料不完全燃烧后的废气随大气颗粒的
沉降进入海洋环境中。由于其自身的疏水性及低水溶
性 , 能很快进入到沉积环境中 , 可长期存在 , 并且随
着苯环数量增加 ,多环芳烃的脂溶性越强 ,水溶性越
低 , 在环境中存在时间越长 , 遗传毒性越高 , 致癌性
增强[1 ,2 ]。通过生物累积及食物链的传递作用 ,给海洋
生物体、生态环境和人体健康带来极大危害 ,已引起
各国科学家的极大重视 。美国环保局在 80年代初把
16种未带分支的多环芳烃确定为环境中的优先污染
物[3 ] ,我国也把多环芳烃列入环境优先监测的污染物
名单中。
多环芳烃在环境中的归宿包括挥发、光氧化、化
学氧化、生物积累、土壤吸附及微生物降解等 ,研究表
明微生物降解在该污染物的迁移转化乃至最终从环
境中消失的过程中占有重要的地位 , 是环境中多环
芳烃去除最主要的途径[4 ]。海洋环境中分布着数量极
其庞大 ,种类繁多的微生物 ,它们在物质循环、能量流
动、生态平衡及环境净化等方面担当着重要的角色。
因其高速度的繁殖、代谢的多样性、遗传变异性使它
的酶体系能够以最快的速度适应外界环境的变化 ,能
在各种不同的自然环境中生长 ,具有降解或转化有机
污染物的巨大潜能。因此 ,开展海洋环境中多环芳烃
降解微生物的分布调查 ,同时从中分离并获得高效的
多环芳烃降解菌株是了解海洋环境中微生物对多环
芳烃的作用及其归宿的前提步骤 ,也才能更有效地应
用在生物治理技术中 ,这也正是目前各国科学家致力
发展生物修复技术的基础[5 ]。

1 降解多环芳烃的海洋微生物种类

许多细菌、真菌及藻类都具有降解多环芳烃的

能力[6 ]。暴露于多环芳烃污染的沉积物环境中的微生

物能提高多环芳烃的降解速率[7 ,8 ] Herbes[9 ] 的研究中

发现受污染环境中多环芳烃的转化率是未受污染的

3 000倍以上。微生物会逐渐适应污染区的特定条

件。因此 ,为了缩短适应的期限 ,提高多环芳烃的生物

降解速率 ,常常从受污染的环境中分离并培养降解速

率最大的优势菌株 ,然后再把它们用于污染环境的生

物治理。有研究报道了把对某区域适应性特强的优势

微生物菌株进行实验室培养后 ,再将其引入受同类多

环芳烃污染的区域 ,常常能起到有效的作用。Vecchioli

等[10 ]报道了用这种方法处理受石油污染的土壤 ,烃的

去除率提高了 22 %。由此可见 ,从受污染环境中分离

能高效降解多环芳烃的优势微生物菌株 ,是当前进行

多环芳烃污染环境生物修复的关键所在。

1. 1 海洋环境中降解多环芳烃的细菌
一般来说 , 多环芳烃的降解速度与芳香环数目

有关 , 因此低分子质量的多环芳烃 (含 2～3个芳香

环) 的降解速度比高分子量的多环芳烃 (含 4个和 4

个以上芳香环) 要快得多 ,人们对降解低分子质量的

多环芳烃的微生物的研究比较深入 ,并且研究多集中

在土壤和淡水沉积物中多环芳烃的微生物降解 ,但对

于高环多环芳烃生物降解、海洋环境中降解多环芳烃

的微生物的研究却并不广泛[6 ,11 ]。

目前 ,已从海洋沉积物中分离到了一些降解多环

芳烃的微生物 , 大多数是对低分子质量多环芳烃如
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萘、菲等有降解能力的微生物、文献报道的一些海洋

环境中降解多环芳烃的微生物列于表 1。其中 Cyclo2
clasticus、Vibrio、Pseudalteromonas、Neptunomonas等属的

一些种 ,是海洋特有的微生物 ,因此可以认为海洋环

境多环芳烃降解中很重要的一部分是由海洋特有的

微生物来完成的。人们虽然也从海洋沉积物中分离得

到了假单胞菌和 Sphingomonas菌株 ,但这些菌株以及

其它由土壤及淡水沉积物中分离得到的多环芳烃降

解菌株———Burkholderia、Comanonas等 ,在海洋环境中

的存在数量及生态分布还不清楚。

作者从厦门西港的沉积物中分离得到 2株降解

高环多环芳烃 - 芘的降解菌 ,对其 16SrDNA的扩增产

物进行测序 ,将 2种降解菌的 16SrDNA序列分别与国

际分子生物学数据库中已知序列进行比较 ,得到 2株

细菌在分类学中的位置分别为 Ochrobactrum sp. 和

Pandoraea sp. 。

Shiaris实验室[33 ]认为从海洋环境分离得到的优

势菌可能比从陆地分离到的菌株在海洋环境多环芳

烃降解中的作用更重要。至今为止 ,已进行了系统发
育分析的海洋多环芳烃降解菌还不多 , 只有 Cyclo2
clasticus pugetii[20 ]、Marinobacter hydrocarbonoclasticus[16 ]、
Vibrio sp

[22 ] 和 Neptunomonas naphthovorans[21 ]等。

1. 2 海洋环境中降解多环芳烃的其它微生物
在海洋环境中丝状真菌和酵母菌非常普遍 , 它

们在多环芳烃降解中的作用也非常重要 , 已分离出
一些具有多环芳烃降解能力的海洋丝状真菌和酵
母 , 如 Trichosporon penicillatum 降解菲的能力特别
强[28 ,34 ,35 ]。由于 Trichosporon菌株能利用十六烷和煤
油 ,因此 , Trichosporon菌株可以作为检测多环芳烃降
解的酵母菌模式菌株应用于生物修复。
酵母菌在营养丰富的水中数量较多 ,在未被污染
的水中数量较少。在海岸沉积物中 ,酵母菌的浓度从
102～104 个/ g不等 , Macgillivray等[30 ] 1993年对分离得

到的 13株酵母菌的转化菲实验表明 , 它们降解活力
范围较宽 ,120h的降解率为 0. 15～8. 15μmol/ g ,相当
于每个细胞降解 8. 04 ×10 - 10～ 10. 80 ×10 - 12

μmol

菲 , 与报道的菲降解菌 Beijerinckia sp. strain B1相当
[ 3. 6×10 - 11

μmol/ 细胞 ] , 因此可以说酵母菌用于降
解多环芳烃具有巨大潜力。

2 环境中微生物对多环芳烃污染的指
示作用

环境中数量庞大、种类繁多的微生物 ,其细胞个
体微小、分裂时间短 ,对环境的变化能迅速作出反应 ,

使群落结构、生物量、生产力等发生变化。微生物在消
除有机污染物时种群数量会表现很高 ,尤其是有机污
染物降解菌的数量。随着污染物浓度的下降 ,污染物
降解菌的数量也会降低[36 ]。因此 ,环境中降解菌的种
群动态、微生物群落结变化等特征对有机污染的水平
及生物修复的程度具有一定的指示作用。

2. 1 多环芳烃降解菌对多环芳烃污染的指示
多环芳烃诱导作用及微生物对长期暴露于多环

芳烃的适应性都能促进环境中多环芳烃的降解。环境
中多环芳烃降解微生物与多环芳烃的含量密切相
关。一般来说 ,污染的海洋沉积物中多环芳烃降解菌
的数量比未污染海洋沉积物中的多 ,并且降解多环芳
烃的能力也远远高于未受污染区域[37 ]。Mcnally等[28 ]

对 Keweenaw湾和 Trenton海峡的微生物调查中 , 发现

在这两个区域的异氧菌总数和 PAHs的降解微生物的

数量相当 ,而微生物的优势菌株不同 , Keweenaw湾 (68

表 1　海洋环境中降解 PAHs的微生物

化合物 微生物

萘

Pseudomonas puti da PpN1 [12 ] ; Pseudomonas st utzeri st rai ns [13 - 15 ] ; P. testosteron [15 ] ; Pseudalteromonas [15 ] ;

Mari nobacter sp . [16 ] ; Moraxella sp . [17 ] ; S phi ngomonas aromaticivorans F199 [18 ] ; Cycloclasticus sp . [19 ,20 ] ;

Nept unomonsa naphthovorans [21 ] ; Capitella capitata [22 ] ; Oscillatoria sp . st rai n JCM [23 ]

苊烯 Cycloclasticus sp . [19 ] ; Nept unomonsa naphthovorans [21 ]

菲

Pseudomonas sp . [24 ] ; Flavobacteri um [24 ,25 ] ; V ibrio cyclot rophicus [20 ] ; V ibrio parahaemolyticus [26 ] ; V ibrio

f l uvialis [26 ]; V ibrio sp . [26 ] ; Nocardioi des sp . KP7 [27 ] ; Mytil us edulis [28 ] ; Cycloclasticus st rai ns [19 ] ; Enter2

obacteriaceae [26 ] ; A gmenell um quadruplicat um PR - 6 [29 ] ; Oscillatoria sp . st rai n J CM [23 ] ; Candi da kru2

sei [30 ] ; C. zeylanoi des [30 ] ; Trichosporon penicillat um [30 ] ; Torulopsis glabrata [30 ] ; Rhodotorula rubra [30 ]

蒽 Cycloclasticus sp . [20 ] ; Aci netobacter calcoaceticus [31 ] ; Cycloclasticus pugetii [32 ]
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种) 的微生物种类多于 Trenton海峡 (57种) , 但 Ke2
weenaw湾 (3种) 多环芳烃降解微生物的种类明显少

于 Trenton海峡 (18种) ,两者区别的原因在于受 PAHs

污染程度的不同。Geiselbrecht 等 [20 ]研究中 , 采用
PAH - MPN法测定 Puget Sound中不同站点的沉积环
境多环芳烃降解微生物的分布 ( Puget Sound中多环芳
烃的主要来源是杂酚油 ,该化合物的多环芳烃含量达
到 85 %以上) , 发现在受到多环芳烃严重污染的区
域 ,降解微生物的含量达到 10 7 个/ g ;而在污染程度
较轻的区域 ,降解微生物的含量仅为 10 3 个/ g。
单层平板细菌培养技术可提供活的降解菌的数

目[39 ] , 但一些非降解菌可能依靠污染了的琼脂和实
验室空气中的有机物或降解菌的代谢产物而在平板
上生长 ,因此这种计数技术可能会高估降解菌的真正
数目。多管发酵计数技术使用一种混有有机污染物成
分的液体无机培养基 ,克服了其他因素的干扰 ,但这
种技术需要大量的玻璃器皿 , 且培养时间长 , 需要
1～4个月才能得到满意的结果[40 ]。双层平板计数技
术 ,是将环境样品接种到冷却的但仍呈溶解状态的琼

脂液中 ,琼脂液中均匀地混有多环芳烃 ,然后将这种
琼脂液倒入已凝固的无机盐琼脂底板表面 ,这样既避
免了污染又可以通过多环芳烃消失而产生的透明圈
来识别降解菌[41 ]。因此 , 选择一种有效的计数技术 ,

不仅可用于生物修复前多环芳烃降解菌的调查以指
示多环芳烃的污染程度 ,也可用于生物修复过程中多
环芳烃降解菌数量和活性的监测。
随着分子生物学的飞速发展 ,一些分子手段已被
用来鉴定环境样品中的多环芳烃降解微生物或对不

同酶的检测等。生物样品的反向基因组探针已有用
于碳水化合物降解菌鉴定 , 荧光标记及同位素寡核
苷酸标记的探针可有效地用于检出特异种的基因序
列[42 ]。萘降解基因已用于检测活性污泥中萘降解细
菌的数量 。从费氏弧菌获得 Lux基因编码产生荧光
酶系统 ,插入到 Pseudomonas fluosencens萘降解质粒的
编码水杨酸羟化酶的基因中 ,新形成的质粒表达荧光
酶 ,从而在暴露于萘时产生光。这些菌株已用于生物
传感器 ,以测定污泥土壤中可生物利用的萘的量 ,这

种系统测量萘的浓度是快速的 ,并可测到 45×10 - 9的
浓度[43 ]。

2. 2 微生物群落结构变化对多环芳烃污染
的指示
近些年来 , PCR - DGGE的方法已越来越多地用

于环境微生物群落的结构和功能的多样性的分析。

DGGE胶是在体积分数 6 %聚丙烯酰胺中添加线性梯

度的变性剂 (尿素或甲酰胺) , 变性剂的浓度从上到
下 ,从低到高呈线性梯度 ,在一定温度下 ,在一定浓度

的变性剂浓度下 , 序列不同的产物 , 其部分解链程度
也不同 , 而产物解链程度又直接影响其电泳迁移率 ,

结果不同的产物在凝胶上分离开来。PCR - DGGE的
原理是直接从环境样品中抽提DNA ,用和 16SrDNA保
守区互补的一套引物进行 PCR ,再将 PCR产物进行变
性梯度凝胶电泳 (denaturing - gradient gel electrophoresis

DGGE) ,分离产物混合物。PCR - DGGE方法的最大优
点是可不经过分离培养微生物 ,而直接从自然环境样
品中提取 DNA , 而且该方法允许多个样品快速初筛 ,

因此在区别不同种群的最初调查及数量上占优势群
落的鉴定中非常有用。 Murray等 [44 ]为了证实 San

Francisco海湾和 Tomales海湾的浮游细菌群落组成的
不同 , 利用 PCR - DGGE的方法对这些浮游细菌集群
的系统发育组成进行了分析研究 ,证实正是由于细菌
种群上的差异 ,导致了两个海湾多环芳烃代谢能力的
差异。
磷脂脂肪酸具有微生物种的特异性 ,该特异性随
生长条件而改变 , 因此相对于个别种的定量鉴定而
言 ,更宜用作监测群落结构发生变化的指标[45 ]。

分析微生物群落结构的方法还有 PCR - RFLP、PA2
PD等 , 但均未见用于海洋环境多环芳烃降解菌群落分
析的报道。Robert等[46 ]认为 , 随着对高分子量多环芳
烃降解群落的微生物生态学和其生物降解机制的了解
加深 ,可以预测这些化合物的环境命运 ,乃至能在不久
的将来建立有实用价值的 PAHs生物修复策略。

3 微生物在海洋多环芳烃污染生物修
复中的作用

生物修复 (Bioremediation) 是指生物尤其是微生

物催化降解环境污染物 ,减少或最终消除环境污染的
受控或自发过程 。由于自然的生物修复过程一般较
慢 , 难以实际推广应用 , 一般指的是在人为促进条件
下的生物修复。其它物理、化学治理方法 ,如填埋、燃
烧等 , 对于污染物仅是稀释、聚集或不同环境中的迁

移作用 ; 化学方法易造成二次污染 , 而在生物修复作
用下污染物则被转化为稳定的、无毒的终产物如水、
CO2、简单的醇或酸及微生物自身的生物量 ,最终从环
境中消失 。目前 ,生物修复技术由于环境影响小 ,处
理的污染物阈值低、残留少等特点 , 已成为一种新的
可靠的环保技术[47 ]。80年代末至 90年代初美国环境
保护局在阿拉斯加 Exxon Vadez石油泄露导致海滩严
重污染的生物修复项目中 , 短时间内消除了污染 , 治

理了环境 , 是生物修复技术成功应用的开端 , 同时开

创了生物修复在治理海洋污染环境中的应用。污染物

的生物修复作用 , 本质上 , 是开发利用微生物的新陈

代谢能力及基因的多样性 ,把污染物转化为无污染的
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终产物 ,重新进入生物地球化学循环。

3. 1 污染物的微生物降解进入到微生物能
量网
微生物能在一定的环境中生存 , 离不开碳源和

能源及一定的生态位。环境污染物常成为微生物潜在
的能量来源。芳香烃化合物 ,含有不同的功能团 ,在微
生物的作用下 ,污染物发生氧化分解 ,其中某些中间
产物作为微生物生长的碳源 , 功能团形成营养物质 ,

构成微生物食物网一部分 ,重新进入生物地球化学循

环。环境中许多多环芳烃化合物均能被微生物全部或
部分降解 ,微生物对污染物的降解能力常取决于微生
物暴露于污染物时间的长短。在多环芳烃污染环境
中 ,当多环芳烃浓度太低 ,不足于诱导土著微生物产
生降解酶 ,土著微生物的生长速度太慢、代谢活性不
高 ;当多环芳烃浓度太高 ,对于土著微生物具有毒害
作用 ,会造成土著微生物的数量下降。
许多情况下 ,微生物会逐渐适应多环芳烃污染区
的特定条件。为了缩短适应期限 ,提高多环芳烃的降

解速率 ,常从污染的环境中分离并培育降解速率最大
的微生物菌系 , 然后再把它们用于多环芳烃污染环
境的生物修复。也有把对某区域适应性特强的微生
物种类培养后 , 再引入到受同类污染物污染的环境
中[48 ]。一旦污染物的生物修复过程完成 , 这些菌株
最终也会在环境中消亡。少数情况下接种的菌株长期
存在于环境中 ,可能是由于环境竞争压力减少或其它
生存机制 ,目前尚不清楚。
随着分子生物学技术的发展 , 采用细胞融合技

术等遗传工程手段可以将多种降解基因转入同一微
生物中 ,使之获得广谱的降解能力 ,即合成基因工程
菌 ( Gene Engineering Microorganisms , GEMs)。多环芳
烃在沉积物中多以混合物存在 ,已有研究报道 ,可把
从小分子量多环芳烃降解菌中提取的质粒融合到大
肠杆菌 ( Escherichia Coli) 的 DNA上 , 使其获得降解
多环芳烃的能力 ,但对其研究目前仍主要在实验室进
行[49 ,50 ] 。考虑到基因工程菌引入现场环境中可能与

土著微生物菌群发生激烈的竞争以及会产生其它的
变化 ,这方面的研究仍有待于深入 。

3. 2 生物修复过程中的微生物活性
微生物的活性强烈地影响生物修复的效果。生物

修复作用的成功与否很大程度上与降解微生物群落
在环境中的数量及生长繁殖速率有关。生物修复中引
入菌种的成功与否与菌株的降解能力及在环境中的
竞争力有关。菌株的生存受到许多因素的影响 : pH、
温度、氧化还原能力、氧、水分的供给等非生物因素及

微生物之间的竞争、捕食等生物因素。
环境中多环芳烃以多组分存在或与其他污染物

共存 ,因此 ,处理各种化学性质不同的污染物常需要

保持特殊和复杂的微生物种 ,并维持其降解活性 ,但
实际应用中难以保持这种微生物种群的持久性。提高
引入菌株生存机率包括引入足够的数量 , 以适当的
方式引入 ,同时引入一种选择性的底物 ,创造一个新
的生态位。这种方法的有效性及安全性常引起争议 ,

尤其是基因工程菌 ( GEMs)。因此 ,一般在应用生物修
复技术引入菌种之前 ,应先做风险评价的研究 。
在海洋环境中营养盐的缺乏常是限制微生物活
性的重要因素[51 ]。为了使污染物达到完全的降解 ,适

当添加营养物可以明显地促进污染物的降解。目前 ,

外加营养盐主要用于受石油烃化合物污染环境的生
物修复。1989年 , Exxon公司和美国环保局成功实施
了“阿拉斯加研究计划”,主要采用生物修复技术来清
除溢油的污染 ,这也是目前为止规模最大的现场生物
修复工程。工程实施过程中在一些受污染的海滩有控
制地添加了一种外表微乳化而内含 N、P养分的肥
料 ,发现相对于对照海滩 ,加入营养盐的海滩“变白”
了 ,分析表明该海滩沉积物表面和次表面的异氧菌和

石油降解菌的数量增加了 1～2个数量级 , 石油污染
物的降解速度提高了 2～3倍 , 多环芳烃成分也降低
了 ,使整个净化过程加快了近 2个月[52 ]。对该区的生
态监测结果表明 ,与相邻区比较 ,处理区海水中养分
浓度并未增加 ,对浮游植物的调查分析说明 ,施用该
种肥料后并未影响藻类生长、叶绿素结果均在期望值
内 ,施肥并未造成生态系统的任何不利影响[53 ]。尽管
添加营养盐已被广泛接受并用于一些污染事件的生

物修复中 ,但关于外加营养盐对土著微生物种群及生
物修复过程的影响还缺乏深入的研究[54 ]。在制定生
物修复方案计划中的一个难点便是如何确定添加营
养盐的水平。

4 小结

由于海洋一个多元、多层次、庞大、复杂的系统 ,

使得对其进行多环芳烃污染的生物修复成为一个难
点。研究表明 ,在自然界中能矿化高环多环芳烃并以
其作为唯一碳源和能源的微生物也比较少 ,对于海洋
环境中的高分子量多环芳烃来说 ,有关其微生物修复
方面的知识积累不多 ,仅有的国外几篇报道仍局限于
降解菌的分离和特性研究等[19 ,33 ] ,在国内目前除本研
究组进行了一些初步的探索外 ,尚未见其他的研究报
道。因此开展海洋环境中以微生物为主体的多环芳烃

污染的生物修复研究是十分必要的。
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