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水体沉积物中微生物厌氧呼吸耦合多环芳烃降解的研究 
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摘  要：多环芳烃(Polycyclic aromatic hydrocarbons，PAHs)是一种具有致癌、致畸、致突变的持久性

有机污染物。本文在分析国内外主要水体沉积物中 PAHs 污染状况的基础上，综述了近几年有关厌氧

水体沉积物中微生物以硝酸盐、Fe(III)以及硫酸盐为电子受体进行呼吸耦合 PAHs 降解的研究概况。

此外，还总结了基于微生物的 PAHs 降解基因组、蛋白质组、代谢组以及菌群水平上互作网络的研究

进展，以期为进一步加速 PAHs 污染水体沉积物原位生物修复提供科学理论参考。 
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Abstract: Polycyclic aromatic hydrocarbons are a group of refractory organic compounds well known for 
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their carcinogenesis, teratogenesis and mutagenesis. This review summarizes recent degradative patterns 
based on investigations on worldwide polycyclic aromatic hydrocarbons contamination in aquatic 
sediments, in which microbial respiration couples polycyclic aromatic hydrocarbons degradation by using 
nitrate, Fe(III) and sulfate as electron acceptors. In addition, polycyclic aromatic hydrocarbons 
degradation-related genome, proteome, and metabolomics of microbial organism as well as community 
interactive networks, are also involved so as to further complement the theory of in-situ bioremediation of 
polycyclic aromatic hydrocarbons contaminated sediments. 

Keywords: Polycyclic aromatic hydrocarbons, Microbial anaerobic respiration, Metabolic networks, 
Aquatic sediments, in-situ bioremediation 

多环芳烃(Polycyclic aromatic hydrocarbons，

PAHs)是水体沉积物中主要的持久性有机污染物之

一，它的来源相当广泛，主要来源于煤和石油的燃

烧以及工业废水和废气的排放等[1]。PAHs 本身的强

疏水性、高脂溶性和难降解性等特点使其容易吸附

在颗粒物上，因而在水体沉积物中大量累积，造成

严重污染[2]。PAHs 具有致畸、致癌、致突变的“三

致”效应[3-4]，可通过生态系统中食物链的级联放大

效应危害人体健康[5]。因此，美国环境保护署和中

国生态环境部均将 PAHs 列为重点监控的典型有机

污 染 物 ， 欧 洲 化 学 管 理 局 (European Chemicals 

Agency，ECHA)制定的 ECHA 法规也对进入欧盟市

场的 PAHs 进行了限制[6]。水体沉积物中 PAHs 的污

染水平可划分为 4 个等级：低污染(0−100 ng/g)、中度

污染(100−1 000 ng/g)、高度污染(1 000−5 000 ng/g)、

重度污染(>5 000 ng/g)[7]。国内已开展的水体沉积物

PAHs 污染调查研究表明，松花江城市段水体沉积

物的 PAHs 含量为 55 172.4 ng/g，属于重度污染水

平；京杭大运河(苏北段)水体底泥的 PAHs 平均含

量为 5 984 ng/L，处于重度污染水平；位于珠江三

角洲经济特区的水体沉积物中 PAHs 处于高度污染

状况[8]；国内的其他河流，如黄浦江、长江口近岸、

黄河兰州段等水体沉积物均处于中高度污染水平[1,9]。

国外的调查研究结果也发现，工业发达地区水体沉

积物中 PAHs 的含量较高，如美国的 Mill 河[10]和

Susquehanna 河[11]、英国的 Tyne 河[12]和 Inner Clyde

河[13]等水体沉积物中 PAHs 均处于重度污染水平；

而对于工业不发达地区，如韩国的 Hyeongsn 河[14]、

智利的 Biobío 河等水体沉积物则处于低污染水平。

由此可见，水体沉积物的 PAHs 污染现状相当严峻，

迫切需要加强治理。 

由于 PAHs 的有氧降解效率高，好氧降解功能

微生物也相对容易纯化培养，早期的研究大部分都

集中在 PAHs 的好氧降解[15-16]。但由于氧气在水体

沉积物中的传质很差、溶解度很低，即使持续不断

地向水底曝气，水体沉积物环境仍然呈现缺氧或厌

氧状态，难以实现 PAHs 污染的有氧治理[17]。此外，

曝气还会导致沉积物重悬浮，增加了底部沉积物中

蓄积的污染物向上覆水体重新释放的风险[18]。随着

研究的深入，越来越多的研究[19-22]发现，微生物在

厌氧条件下能利用硝酸盐、Fe(III)以及硫酸盐为电子

受体进行呼吸并耦合 PAHs 降解。此外，微生物对

PAHs 胁迫的适应机制及其协同降解能力是影响水

体沉积物中 PAHs 生物修复效果的另一个重要因素。 

因此，本文对水体沉积物中微生物厌氧呼吸耦

合 PAHs 降解的相关研究进展进行综述，并分析目

前有关纯菌和菌群降解 PAHs 的代谢网络研究进展

及存在的问题，进一步展望未来的研究方向，以期

为进一步加速水体沉积物中 PAHs 的微生物降解转

化提供科学的理论指导。 

1  微生物厌氧呼吸耦合 PAHs 降解的研究 

概况 

微生物厌氧降解 PAHs 实质上是微生物在厌氧

条件下以 PAHs 作为电子供体进行呼吸产能维持代

谢活性并实现细胞增殖的过程。在这个过程中，微

生物所利用的电子受体主要包括硝酸盐、Fe(III)、

硫酸盐等(表 1)。研究表明，厌氧条件下，这些电子
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受体促进 PAHs 降解由强到弱的顺序依次是：硫酸

盐>硝酸盐>Fe(III)[43-44]。但无论是以哪种电子受体

进行厌氧呼吸，微生物降解 PAHs 的机理都是使每

个芳香环在相应酶的催化作用下逐级断裂成链状

化合物， 终进入三羧酸(Tricarboxylic acid cycle，

TCA)循环而被代谢利用。 

1.1  微生物硝酸盐呼吸耦合 PAHs 降解 

在水体沉积物体系中，利用硝酸盐呼吸耦合

PAHs 降解已取得了一定的进展。反硝化作用耦合

PAHs 的厌氧降解是目前了解相对较多的一种机制。

Rockne 等 [24] 利 用 流 化 床 反 应 器 (Fluidized bed 

reactor，FBR)首次揭示了存在反硝化作用的沉积物

中可以长期维持生物降解 PAHs 的能力。Abercron

等[25]利用分子生物学手段(功能基因和 16S rRNA

基因扩增)研究对比加入 PAHs 以及硝酸盐前后沉积

物中微生物群落结构的变化，并发现在反硝化作用条

件下，Acidobacteria 和 Bacilli 的相对丰度显著增加，

而 Bacteroidetes 和 Actinobacteria 的相对丰度出现了

不同程度的降低，原因可能是这两类菌对 PAHs 的毒

害作用较敏感。 

 
 

表 1  厌氧环境中微生物以常见电子受体呼吸耦合 PAHs 降解的相关研究 
Table 1  Microbial respiration with common electron acceptors coupling PAHs degradation in anaerobic environments 

电子受体 

Electron 
acceptors 

多环芳烃 

PAHs 

微生物菌种/群 

Strains 

沉积物类型 

Sediment types 

参考文献 

References 

Nitrate Naphthalene 
Fluoranthene 

Microbial community Estuary sediment [22] 

Naphthalene 
Phenanthrene 

Microbial consortium Marine sediment [23-24] 

Naphthalene 
2-Methylnaphthalene 
Anthracene 

Microbial community Marine sediment [25] 

Pyrene Paracoccus denitrificans strain M-1 Contaminated sediment [26] 

Aromatic-compound Microbial community River sediment [27-28] 

Phenanthrene Bacterial consortium River sediment [29] 

PAHs Microbial community Estuary sediment [30] 

Fe(III) Phenanthrene 
Pyrene 

Bacterial consortium Contaminated sediment [31] 

Fluorine 
Phenanthrene 
Fluoranthene 
Pyrene 

Microbial community Mangrove sediment [32] 

Aromatic-compound Microbial community Contaminated sediment [33] 

Sulfate 
 

Naphthalene 
Phenanthrene 

Microbial community Harbor sediment [34] 

Naphthalene 
2-Methylnaphthalene 

Deltaproteobacteria NaphS3 
Deltaproteobacteria NaphS6 

Marine sediment [35] 

Naphthalene 
2-Methylnaphthalene 

Microbial community Contaminated sediment [36] 

Naphthalene 
Phenanthrene 
Fluorene 
Fluoranthene 

Microbial community Harbor sediment [37-38] 

Naphthalene Desulfobacterium str. N47 River sediment [39] 

Naphthalene 
2-Methylnaphthalene 

Deltaproteobacterial culture N47 Contaminated sediment [40-41] 

Phenanthrene Indigenous microorganisms River sediment [42] 
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反硝化作用过程具体讲就是在缺氧或厌氧的

水体沉积物中，微生物以 PAHs 为碳源和电子供体、

以硝酸盐作为电子受体进行反硝化作用， 终的代

谢产物主要是二氧化碳(CO2)、一氧化氮(NO)、氧

化亚氮(N2O)以及分子氮(N2)
[23]。在该过程中，硝酸

盐不仅能作为 PAHs 降解菌的电子受体，还能为微

生物的生长繁殖提供氮源。目前，关于反硝化作用

耦合 PAHs 的微生物降解机理研究较清楚的是萘降

解机理[15,45]： 

C10H8+20H2O→10CO2+48H++48e−              (1) 
NO3

−+2H++2e−→NO2
−+H2O                  (2) 

C10H8+
20 8 1

3

x 
NO3

−+(7x−1)H++NH3
+→(10−5x)CO2   

+
20 11 4

6

x 
N2+xC5H7O2N+H2O              (3) 

Dou 等[45]研究发现，在该过程中大约有 7.5%−11.7%

的萘转化成微生物自身机体所需物质，即方程(3)

中 x 的近似值；并且由方程(1)−(3)可知，降解 1 mol

萘需要消耗约 7 mol 硝酸盐，萘 终经过微生物的

矿化作用，生成 CO2 和 C5H7O2N，而 C5H7O2N 则

作为可生物利用的有机物质被微生物代谢再利用。 

近有研究报道[46]指出，在沉积物环境中分离

的 厌 氧 甲 烷 氧 化 菌 (Candidatus Methylomrabilis 

oxyfera)[47] 和 其 它 烷 烃 类 的 厌 氧 氧 化 菌

(Gammaproteobacterium HdN1)携带的 nod 基因可以

产生相应的一氧化氮歧化酶(NOD)，催化 NO 产生

O2 和 N2，促进烷烃在厌氧环境中降解。另外，Ribeiro

等[22]基于 16S rRNA 基因扩增的 PICRUSt 分析发

现，在以硝酸盐作为电子受体的厌氧沉积物中不仅

PAHs 的厌氧降解基因(nahC、banA)丰度提高了，

PAHs 的好氧降解基因(bssA、bbsE、bssF、hcrB)丰

度也出现相应的增加。但是目前尚不清楚这些好氧

基因在体系中的作用特点。我们团队[27-28,30,48]在开

展珠江流域污染水体沉积物的原位修复研究中发

现，投加硝酸盐可以明显地提高 PAHs 的去除率，

激活以硝酸盐作为电子受体的多种功能微生物。我

们 近还发现硝酸盐可以改变水体沉积物中硫杆

菌和寡养单胞菌的演替规律，并且明显提高了菲的

降解率[29]。 

随着微生物利用硝酸盐呼吸耦合 PAHs 降解机

理的阐明，将逐步建立和完善基于硝酸盐呼吸的水

体沉积物原位修复技术，促进水体沉积物中 PAHs

等有机污染物的降解转化。 

1.2  微生物 Fe(III)呼吸耦合 PAHs 降解 

铁元素是水体沉积物中含量 丰富的元素之

一。关于缺氧或厌氧水体沉积物体系中微生物利用

Fe(III)呼吸耦合 PAHs 降解的研究已广泛开展，但

相关研究还主要停留在分析比较加入 Fe(III)前后体

系中 PAHs 的含量变化，进而推断 Fe(III)对 PAHs

降解的促进程度，关于该过程中 PAHs 的降解机理

及其主要影响因素的了解仍然相当有限。 

Yan 等[31]的研究发现，在投加可溶性 Fe(III)和

微生物燃料电池的淡水沉积物中，经过 240 d 的培

养可以使菲和芘的降解率分别达到 99%和 94%。

Lovley 等[33]通过向缺氧沉积物中投加能与 Fe(III)

结合的有机配体(氮三乙酸)，以此提高铁元素的生

物可利用性，刺激了以 Fe(III)作为电子受体的芳烃

类污染物的微生物降解。Coates 等[17]早期的研究认

为厌氧条件下 Fe(III)促进微生物降解 PAHs 的机理

主要包含 2 个方面：(1) 厌氧条件下 PAHs 降解过

程中的产氢产酸阶段需要氢化酶参与，而铁元素是

产氢产酸菌合成氢化酶必不可少的元素；(2) Fe(III)

可作为一种氧化剂，将 PAHs 氧化成为简单的链状

结构，促进了铁还原菌或其它微生物的吸收代谢。

这显然忽略了微生物利用 Fe(III)为电子受体进行厌

氧呼吸氧化 PAHs 的降解作用。 

然而，以 Fe(III)作为电子受体降解 PAHs 时极

易受到环境 pH 的影响。当 pH 偏碱性时，Fe(III)

易沉淀而难以被微生物吸收代谢[49]，限制了微生物

Fe(III)呼吸耦合 PAHs 降解转化。Li 等[32]结合 PAHs

的降解动力学和统计学方法分析发现，在红树林沉

积物中 Fe(III)对 PAHs 的降解以及相应的降解菌群

没有显著的影响；在同时存在硫酸盐和 Fe(III)的情

况下，PAHs 降解菌群更倾向于利用硫酸盐作为电

子受体呼吸耦合 PAHs (芴、菲、荧蒽和芘)降解。
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这可能是由于 Fe(III)通常以不溶性水合氧化铁

(Hydrous ferric oxides, HFO)的形式存在[50]，受 HFO

比表面积限制和结晶程度的影响，导致 Fe(III)作为

电子受体的竞争力弱于硫酸盐。 

1.3  微生物硫酸盐呼吸耦合 PAHs 降解 

在海洋沉积物或受污染的黑臭水体沉积物中

往往存在着较为活跃的硫元素循环过程。在该体系

中，微生物以硫酸盐作为电子受体呼吸耦合 PAHs

降解是去除 PAHs 的重要途径。Lei 等[42]在黑臭水

体沉积物中(存在较为活跃的硫元素循环系统)分别

加入 1 000 mg/L 硝酸钠和 30 mmol 硫酸钠，发现沉

积物中的土著微生物只能利用硫酸钠作为电子受

体降解 PAHs，而硝酸钠对 PAHs 的降解毫无影响。

进一步根据化学平衡移动原理分析发现微生物还

能在一定程度上将硫酸盐还原所产生的硫化物氧

化为硫酸盐，从而在驱动硫循环的同时抑制水体黑

臭现象的发生[51]。 

随着研究方法手段的发展和应用，有关微生物

以硫酸盐为电子受体厌氧呼吸耦合 PAHs 降解的机

理逐步得到阐释，但仍然有待深入[52]。早在 20 世

纪 90 年代，Coates 等[37-38]就使用 14C 标记技术证明

了圣地亚哥湾沉积物中的微生物在厌氧条件下能

以硫酸盐为电子受体降解萘、菲、芴等多环芳烃，

并进一步使用钼酸盐抑制硫酸盐的还原过程对这

一发现进行确认。Aitken 等[51]以美国新泽西州海岸

采集的沉积物为接种物，研究硫酸盐呼吸耦合萘和

菲的微生物降解机理；并采用稳定同位素(13C)方法

标记体系中存在的碳酸氢盐，发现中间代谢产物萘

甲酸和菲甲酸的羧酸基团(碳原子)是由碳酸氢盐提

供的。2002 年，Rothermich 等[36]和 Chang 等[53]也

先后报道了硫酸盐促进水体沉积物中 PAHs 降解的

研究。Rothermich 等[36]发现，向受石油污染的河岸

沉积物中提供足量的硫酸盐，培养 90 d 后可以使萘

和甲基萘的降解率分别达到 90%和 60%。Chang 等[53]

把经过长期污染的水体沉积物与土壤混合在一起，

发现水体沉积物中的微生物能够以硫酸盐作为电

子受体促进土壤中的 PAHs 降解，并且 5 种主要

PAHs 的降解从易到难依次为：菲>芘>蒽>芴>苊，

推测硫酸盐呼吸耦合多环芳烃降解的难易程度可

能与芳香环的数量有关。近几年，Kümmel 等[39]将
13C 同位素追踪、16S rRNA 基因分析以及蛋白质组

学等方法相结合，预测了 Desulfobacterium str. N47

以硫酸盐为电子受体对萘的降解矿化机理和代谢

途径(萘经羧化酶激活，产生中间代谢产物 2-萘   

酰-CoA，并经过多步的生化反应产生 CO2)。但总

体而言，目前对于三环以上 PAHs 在硫酸盐呼吸条

件下的矿化机理研究仍然较少，可能与这些有机物

的结构稳定性和强疏水性，以及水体沉积物中有机

硫和无机硫氧化还原过程的复杂性有关。 

由此可见，有必要结合稳定同位素标记、微电

极、高通量分析检测等新型的研究方法，深入研究

水体沉积物中微生物以硫酸盐作为电子受体进行

厌氧呼吸耦合 PAHs 降解矿化的机理，从而实现控

制 H2S 释放的同时加速 PAHs 污染治理。 

2  微生物降解PAHs的代谢网络及其互作机
理研究 

在生物有机体内，任何一个代谢途径都不是孤

立存在的，各种代谢途径和代谢物质相互作用、相

互牵制而构成了代谢网络。代谢网络是决定细胞生

理、生化特性的一整套代谢过程，涉及到基因转录、

调控表达、翻译以及代谢等多个方面，具有复杂性、

整体性、可调性、特异性、无尺度性等特点[54]。在

水体沉积物这个复杂环境中，微生物彼此之间更是

以互利、互损或是毫无影响的共存关系形成复杂的

互作网络[55]，维持着水体沉积物微生态系统的稳定

性。目前，国内外很多学者已经从微生物基因组、

蛋白组、代谢组以及菌群互作等多个角度研究了微

生物降解 PAHs 的代谢网络，获得了不少新的发现。 

2.1  基于微生物体内多环芳烃代谢网络的解析 

微生物利用硝酸盐、Fe(III)以及硫酸盐为电子

受体呼吸耦合 PAHs 的厌氧降解在水体沉积物中是
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普遍存在的。深入了解 PAHs 在微生物机体内的代

谢途径，以及参与该代谢途径的基因组、蛋白质组

和代谢组，将有助于人们优化生物降解的条件。 

目前，关于基因组代谢网络的研究主要是利用

构 建 的 基 因 组 规 模 代 谢 网 络 模 型 (Genome-scale 

metabolic network model，GSMM)[56-57]，借助 GSMM

对细胞的代谢功能进行解析，帮助研究者发现不同

代谢反应之间的关系和依赖性，找到新的 PAHs 降

解代谢通路。近几年，研究者们已陆续对沉积物中

分离获得的部分 PAHs 厌氧降解微生物的代谢网络

进行了研究。2010 年，Selesi 等[41]首次报道了从污

染的沉积物中富集培养获得的具有硫酸盐呼吸耦

合 PAHs 降解功能的菌群 Deltaproteobacterial culture 

N47，发现菌群 N47 携带的 nmsABC 基因可以编码

2-萘甲基琥珀酸合成酶，催化 2-甲基萘反应生成  

2-萘甲基琥珀酸，并且在 nmsABC 基因上游存在的

nmsD 基因可以编码 Nms 活化酶，辅助 nmsABC 基

因的表达；另外，菌群 N47 还携带有 bns 基因簇，

可以编码参与 β-氧化反应的相关酶，催化 2-萘甲基

琥珀酸酯转化为 2-萘甲酰-CoA[40]。DiDonato 等[58]

研究发现 Deltaproteobacterial NaphS2 菌株也同样携

带有 nms 和 bns 基因，并且能够在厌氧条件下降解

2-甲基萘。考虑到 nms 和 bns 基因普遍存在于 PAHs

厌氧降解基因组中，Chin 等[59]通过检测 nms 和 bns

基因在沉积物中的表达情况来表征沉积物中 PAHs

的厌氧降解活性。 

相对于核酸而言，蛋白质直接反映了微生物的

代谢特点和调控机理，能更加具体地给出微生物代

谢活性的相关信息。多种微生物降解转化 PAHs 的

酶已陆续被发现，包括加氧酶、脱氢酶、醛缩酶等，

这些酶有些调控代谢通路(信号蛋白、转运蛋白)，

有些直接参与降解转化作用。例如，Bergmann 等[40]

利用液相色谱-电喷雾离子化-质谱法(LC-ESI MS/MS)

测定了菌株 N47 的蛋白质组，发现了与萘、2-甲基

萘以及 2-萘甲酸代谢有关的乙酰-CoA、一氧化碳脱

氢酶以及 2-萘酰-CoA 还原酶等酶；并通过测定菌

株 N47 生长过程中的关键酶，首次提出菌株 N47

具有还原性乙酰 -CoA/CO 脱氢酶途径和完整的

TCA 循环。然而，针对每种多环芳烃降解通路的  

特异性蛋白以及代谢途径的关键酶还有待进一步

研究。 

代谢组学[60]研究的是菌体内源呼吸所产生代

谢物质的整体动态以及变化规律，可以理解为菌体

胞外 PAHs 降解和胞内代谢物质利用所构成的

PAHs 复杂代谢网络。早期的研究[37]发现萘的厌氧

降解先通过微生物的羧合作用生成 2-萘酸。然而，

进一步研究[34]以硫酸盐作为电子受体的还原体系

中，2-萘酸不是萘厌氧分解的直接羧合产物，而是

借助体系中的 CO2 通过乙酰-CoA 途径甲基化生成

2-甲基萘，2-甲基萘再被氧化成中间代谢产物萘甲

酰-CoA， 后通过富马酸盐加成反应降解成简单物

质(图 1)。这一代谢通路也在 Safinowski 等[61]的研 

 

 
 

 
图 1  硫酸盐呼吸耦合萘的两种厌氧降解途径 
Figure 1  Two proposed pathway of anaerobic degradation 
in respiration coupled polycyclic aromatic hydrocarbons 
with sulfate 
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究中得以证实。Safinowski 等[61]发现使用氘萘进行

微生物降解时，能够检测到两种含有氘的代谢产

物，分别是 2-萘甲基琥珀酸和 2-萘亚甲基琥珀酸，

进而推测萘可能先甲基化生成 2-甲基萘，随后进入

2-甲基萘的降解途径。由此可见，通过代谢组学分

析 PAHs 的厌氧降解产物可以为基于基因水平、蛋

白质水平所构建的代谢通路及网络提供更直接的

证据。 

硫酸盐呼吸耦合 PAHs 厌氧降解的生物化学

反应化学计量式： 

C10H8+
23

6
8

x  
 

SO4
2−+xNH4

+→(10−6x)CO2+ 

23
6

8

x  
 

S2−+xC5H7O2N+
3

4
2

x  
 

H2O。 

2.2  基于菌体互作的多环芳烃降解网络解析 

截至目前，在水体沉积物中所开展的大量实验

研究[25,62]仍主要集中在调查微生物群落对 PAHs 污 

染的响应，以及基于 OTU (Operational taxonomic unit) 

相关菌群所呈现的丰度变化(α、β 多样性)间接地表

征系统的稳定性。但是，对于沉积物环境的生态系

统功能而言，该系统中的微生物通过物质、能量的

相互交换所形成的复杂生态网络比丰度更重要[63-64]。

Brenner 等[65]的研究也表明微生物之间所形成的复

杂生态网络是通过代谢产物或者释放小分子信号

等方式进行交流的。另外，在沉积物环境中普遍存

在各种电子受体(硝酸盐、Fe(III)、硫酸盐)呼吸耦合

PAHs 降解的微生物生态网络(图 2)。在这个生态网

络中存在能够厌氧降解高环 PAHs 的微生物菌群，

同时产生的中间代谢产物(低环 PAHs、芳香烃断  

裂产生的直链烷烃)又被其它微生物菌群呼吸利  

用[66]。通过物质转化和能量流动逐步使菌群中的不

同菌体实现功能分工， 终完成群落的总体任务，

共同维持水体沉积物中微生物生态系统的循环和

稳定。 
 
 

 
 
 

图 2  水体沉积物中 PAHs 厌氧降解的微生物生态网络 
Figure 2  Microbial ecological networks of anaerobic degradation for PAHs in aquatic sediments 
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3  问题与展望 

尽管近几年利用硝酸盐、铁(III)、硫酸盐等电

子受体加速厌氧水体沉积物中 PAHs 原位降解转化

的相关研究取得了较好的进展，但是相关的厌氧呼

吸耦合 PAHs 降解转化的机理仍有待进一步研究。

重点需要解决以下几个方面的问题： 

(1) 不同电子受体条件下微生物厌氧降解转化

PAHs 的代谢途径亟待阐明 

通过投加电子受体促进 PAHs 降解转化的技术

已广泛应用于水体沉积物污染治理中。由于水体沉

积物具有较强的异质性且微生物的群落结构复杂，

目前有关电子受体促进水体沉积物中 PAHs 降解转

化的研究主要是基于处理前后多环芳烃含量的变

化来判断，对于不同电子受体条件下微生物厌氧降

解转化 PAHs 的代谢途径了解极少。然而相关代谢

途径的阐明却是我们合理选择和投加电子受体、调

控微生物厌氧呼吸活性，进而促进 PAHs 降解转化

的重要理论基础。 

(2) 水体沉积物中高环 PAHs 的强化降解脱毒

菌群合成工作亟待开展 

由于 PAHs 的疏水性通常随环数的增加而提

高，因此水体沉积物中高环 PAHs 的污染更加突出。

但是，过去有关多环芳烃的降解研究多是局限于低

环的 PAHs，而高环 PAHs 的降解机理还处于研究探

索阶段，主要原因在于高环 PAHs 的结构相当稳定，

纯菌极少能够独立完成对这类污染物进行降解转

化，而是需要多种微生物组成代谢网络共同发挥作

用。随着组学技术、高通量选育技术及合成生物学

技术的发展，有望突破传统微生物分离选育技术的

局限性，通过大量挖掘 PAHs 降解相关的功能基因

或蛋白质，构建高环 PAHs 高效降解菌群，解决水

体沉积物中高环 PAHs 大量累积的污染问题。 

(3) 复合污染水体沉积物中 PAHs 的降解脱毒

网络调控机制亟待揭示 

微生物在环境中通常是组合代谢网络共同发

挥作用，复合污染水体沉积物中微生物降解转化

PAHs 的作用方式更是如此。这些微生物之间会通

过碳循环、氮循环、硫循环等过程相互关联，以此

对抗复合污染胁迫，促进 PAHs 的脱毒降解，甚至

进一步矿化为 CO2 和水。因此，研究阐明复合污染

水体沉积物中 PAHs 降解脱毒代谢网络调控机制，

是通过人工调控水体沉积物微环境、构建 PAHs 降

解脱毒代谢网络、加速 PAHs 污染水体沉积物原位

修复的重要理论指导。然而，由于水体沉积物的异

质性和微生物群落的复杂性、难培养性，以及单个

菌体进化过程中的变异性和难以预测性，给代谢网

络的调控带来了极大的挑战。随着微宇宙技术、宏

基因组学、单细胞生物学、生物信息学及计算生物

学等技术手段的发展，有望通过理论预测与实验验

证的紧密结合而使代谢网络研究方法得到不断的

改进和优化，从而为揭示复合污染水体沉积物中

PAHs 降解脱毒网络调控机制提供关键的技术支撑。 
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