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研究报告 

反应器进水管生物膜中喹啉降解菌的分离鉴定及降解特性 

吴欣欣  吴晓刚  马怡茗  李冀  吴巧玉  隋维康  张晓君* 
上海交通大学生命科学技术学院 微生物代谢国家重点实验室  上海  200240 

摘  要：【背景】喹啉是一类高毒、致癌且难降解的含氮杂环化合物，本实验室建立了一个长期高效

运行的反硝化喹啉降解生物反应器。【目的】从反应器进水管富集的生物膜中筛选有氧条件下降解喹

啉的菌株。【方法】通过以喹啉为唯一碳源的培养基来富集、分离、纯化菌株；利用 16S rRNA 基因的

序列分析鉴定分离株的系统发育地位；比较不同 pH 及温度条件下菌株的喹啉降解特性。【结果】经鉴

定，4 株分离物 Q1、Q3、Q7 和 Q8 分别属于 Sphingobium、Massilia、Rhodococcus 和 Dyadobacter 属。

降解实验表明，以上菌株均能在 48 h 内实现 50 mg/L 喹啉的完全去除，但各自表现出不同的降解特性，

其中 Q1、Q3 和 Q8 在降解过程中都检测到了喹啉降解产物 2-羟基喹啉的积累。降解喹啉的

Sphingobium、Massilia 和 Dyadobacter 属菌株尚未见报道。【结论】从喹啉降解生物反应器的进水管内

分离的 4 株喹啉降解菌可为设计处理含喹啉工业废水的反应器提供新菌种资源，对于完善喹啉生物降

解机理研究具有实际意义。 

关键词：喹啉降解菌，分离，降解特性，反应器进水管 

Identification and characterization of quinoline-degrading 
bacterial strains isolated from the influent pipeline of a bioreactor 
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Abstract: [Background] Quinoline is a nitrogen heterocyclic compound with high toxicity, 
carcinogenicity but low degradability. A lab-scale denitrifying quinoline-degrading bioreactor was 
developed and in operation for several years. [Objective] To isolate the potential quinoline-degrading 
bacteria from the influent pipeline of the bioreactor. [Methods] The media with quinoline as sole carbon 
source were adopted to enrich, screen and purify degrading strains. Phylogenetic analysis was performed 
through 16S rRNA gene sequencing. The characteristics of quinoline degradation by different strains were 
investigated under different pH and temperature conditions. [Results] Based on the phylogenetic analysis, 
four isolates Q1, Q3, Q7 and Q8 were identified as the genera of Sphingobium, Massilia, Rhodococcus and 
Dyadobacter, respectively. We demonstrated that 50 mg/L quinoline could be removed within 48 h by all 
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of the strains with varied degradation characteristics. The accumulation of 2-hydroxyquinoline was 
detected during the cultivation of strain Q1, Q3 and Q8. Notably, the genera of Sphingobium, Massilia and 
Dyadobacter have not been reported yet on quinoline degradation. [Conclusion] The four 
quinoline-degrading bacteria isolated from the influent pipeline of bioreactor can provide novel strain 
resources for decontaminating industrial wastewater containing quinoline, which may contribute to further 
understanding of the mechanism of quinoline biodegradation. 

Keywords: Quinoline-degrading bacteria, Isolation, Characterization, Influent pipeline 

喹啉(C9H7N)是一类无色吸湿高毒性液体，其

化学结构由一个吡啶环与苯环组成。喹啉及其衍生

物重要的人为途径来自于煤焦油加工，常在焦化

废水中以污染物的形成存在，此外也常被用作溶

剂、染料、杀虫剂及药物生产中间体等。据统计，

全球每年加工煤焦油的量可达 15×106 t，而其中喹

啉含量占到 0.2%−0.3%[1]。由于在环境中广泛存

在，喹啉作为典型的难降解有机污染物引起了重要

关注[2]。  

微生物降解喹啉由于高效、经济且不易引起

二次污染的特点而作为一种重要手段被应用。目

前 已 经 分 离 的 喹 啉 降 解 菌 以 假 单 胞 菌 属

(Pseudomonas)[3-4]为主，其它分布于芽孢杆菌属

(Bacillus)[5]、红球菌属(Rhodococcus)[6]、黄杆菌

属(Flavobacterium)、节细菌属(Arthrobacter)、丛

毛 单 胞 菌 属 (Comamonas)[7] 、 伯 克 氏 菌 属

(Burkholderia)[8]、苍白杆菌属(Ochrobactrum)[9]、无

色杆菌属(Achromobacter)[10]、食酸菌属(Acidovorax)

和脱硫杆菌属(Desulfobacterium)[11-12]，这些喹啉降

解菌大多分离自石油污染的土壤及废水处理系统

的活性污泥中。由于微生物不同种类具有不同的酶

系，因此其降解途径也各不相同。通过对不同降解

菌株的培养研究，目前发现的好氧降解途径有 4 种，

分别称为 5,6-二羟基-2(1H)喹诺酮途径、7,8-二羟

基-2(1H)喹诺酮途径、邻氨基苯甲酸途径和 8-羟基

香豆素途径。降解途径虽然有差异，但初始反应都要

先生成 2-羟基喹啉，随后再发生不同的代谢过程[1]。 

本实验室建立了一个喹啉反硝化降解生物反

应器，体积为 2 L，鞣性材料作为填料，种子污泥

采集于上海某焦化厂废水处理系统的二沉池，人工

合成废水成分为 100 mg/L 喹啉和 240 mg/L NaNO3

及 140 mg/L K2HPO4·3H2O。反应器运行到稳定阶

段，硝酸盐去除率达到 90%，化学需氧量(Chemical 

oxygen demand，COD)、喹啉去除率均达到 80%。

经过长时间的监测发现，在管理不善的情况下，人

工合成废水流经反应器进水管的过程中(约 80 cm

长，全程约 15 min)喹啉降解率可达到 60%。这导

致了直接进入反应器内部的碳源浓度降低，影响

到反应器微生物群落的发育；但另一方面，这时

管壁生物膜的喹啉降解效率很高，其微生物资源值

得研究。 

本文从反应器进水管内附着的生物膜中筛选

喹啉降解菌，获得了 4 株在好氧条件下以喹啉为唯

一碳源的菌株，通过核酸序列同源性分析对其进行

了系统发育地位鉴定，并比较了这些菌株在喹啉代

谢特性上的差异及 pH、温度等环境因素对底物降

解的影响。 

1  材料与方法 

1.1  主要试剂、仪器及培养基 

喹啉(质量分数 98%)和 2-羟基喹啉(质量分数

97%)均为色谱纯，国药集团化学试剂有限公司；甲

醇为色谱纯，上海安普科技股份有限公司；其它试

剂均为国产分析纯。超纯水的电阻率=18 MΩ/cm。 

液相色谱仪、色谱柱，安捷伦科技有限公司；

微孔板检测系统，Molecular Devices 公司；PCR 仪，

Applied Biosystems 公司。 

喹 啉 无 机 盐 培 养 基 (M M Q ， mg / L ) ：

K2HPO4·3H2O 570，KH2PO4 233，NH4Cl 26.75，NaCl 

500，微量元素 NaHCO3 168，MgSO4 120，CaCl2 

54.4，Disodium EDTA 25，H3BO3 3.6，FeSO4·7H2O 

1.5，CoCl2 1.2，Ni(NH4)2(SO4)2 1.2，Na2MoO4 0.94，
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Na2SeO4 0.26，MnSO4 0.2，ZnSO4 0.16，CuSO4 

0.032。固体培养基加入 15 g/L 琼脂，调节 pH 为 7.0，

1×105 Pa 灭菌 30 min。待冷却至 50 °C 左右后每

100 mL 培养基加入 5 μL 过滤除菌的喹啉母液，使

喹啉终浓度为 50 mg/L。 

营养肉汤培养基(NB)配制方法见文献[13]。 

1.2  细菌菌株分离 

以喹啉降解反应器进水管内壁收集的生物膜

样品为菌源，接种在含 50 mg/L 的喹啉无机盐培养

液中，30 °C、150 r/min 条件下培养 24 h，得到富

集的菌液。吸取 1 mL 富集菌液至 9 mL 无菌培养基

中，得到 10−1 稀释度菌悬液，依次稀释至 10−3。分

别吸取 10−1、10−2、10−3 稀释度菌悬液 100 μL 至喹

啉无机盐培养基固体平板，涂布均匀。于 30 °C

恒温培养箱中静置培养 2−5 d，直至长出明显的单

菌落。挑取不同形态的菌落再进行多轮划线纯化，

获得 4 株喹啉降解菌，分别命名为 Q1、Q3、Q7

和 Q8。 

1.3  16S rRNA 基因测序及系统发育分析 

采用酚氯仿法[14]提取菌株基因组 DNA。16S 

rRNA 基因的扩增采用细菌通用引物 27F (5′-AGAG 

TTTGATCCTGGCTCAG-3′)和 1492R (5′-GGYTAC 

CTTGTTACGACTT-3′)。PCR 反应体系(25 μL)：

10×Buffer 2.5 μL，MgCl2 (25 mmol/L) 2.0 μL，dNTPs 

(2.5 mmol/L) 2.0 μL，27F/1492R (12.5 μmol/L)各

0.5 μL，Taq 酶(5 U/μL) 0.2 μL，模板 DNA (100 ng/μL) 

1.0 μL，dd H2O 补足 25 μL。PCR 反应条件：95 °C 

5 min；95 °C 30 s，56 °C 30 s，72 °C 1 min，20 个

循环；72 °C 8 min。PCR 产物经琼脂糖凝胶电泳检

测后送至英潍捷基(上海)有限公司测序。将测序结

果通过 NCBI 网站(http://www.ncbi.nlm.nih.gov)进行

同源序列搜索(BLAST)，匹配出同源序列。选取代

表性菌株序列，利用 MEGA 5.0 软件，采用邻接

(Neighbor-Joining)法构建系统发育树。分离到的 4 株

菌的 16S rRNA 基因序列提交至 GenBank 数据库，获

得登录号分别为 MK231748(Q1)、MK231749(Q3)、

MK231750(Q7)和 MK231751(Q8)。 

1.4  喹啉降解实验 

1.4.1  降解曲线 

供试菌株在 NB 液体培养基中扩大培养 24 h

后，4 000×g 离心 5 min，去上清，菌体沉淀用 MMQ

洗涤后离心去上清。所得菌体悬浮于 300 μL MMQ

中，按 2% (体积分数)接种量接种至 5 mL MMQ 中，

每组设置 3 个重复。30 °C、150 r/min 避光振荡培

养，每隔 6、12、24、48、72 h 取样。14 000 r/min

离心 5 min 收集上清，测定喹啉及其中间产物的浓

度，利用微孔板检测系统测定细菌菌液的 OD600 值。 

1.4.2  不同 pH 及温度对喹啉降解的影响 

以 HCl 或 NaOH 溶液分别调节喹啉无机盐培养

基初始 pH 值为 5.0、6.0、7.0、8.0 和 9.0，接种菌

液后置于 30 °C、150 r/min 振荡培养 48 h；在 pH

为 7.0 的培养基中接种菌液，分别在 20、25、30、

35 和 40 °C 条件下 150 r/min 振荡培养 48 h，测定

喹啉浓度并计算降解率。 

1.5  喹啉及其中间产物的定量分析  

高效液相色谱法(HPLC)测定喹啉及其中间产

物，色谱柱：ZORBAX SB-C18 (4.6 mm×150 mm，

5 μm)；流动相为甲醇:水=60:40 (体积比)；流速

1 mL/min；检测波长 225 nm；进样体积 20 μL；柱

温 30 °C。喹啉及 2-羟基喹啉标准品的保留时间分

别为 4.28 min 及 2.57 min，以此作为产物判断依据。 

2  结果与分析 

2.1  分离菌株的分类地位 

对以喹啉为唯一碳源的 4 株分离菌株进行基因

组 DNA 的提取，并完成 16S rRNA 基因测序，将得

到的序列与 GenBank 中已知序列进行比对，构建的

系统发育树如图 1 所示。分离株 Q1 与鞘氨醇杆菌属

(Sphingobium)中 Sphingobium hydrophobicum C1 的序列

相似性为 99.9%；分离株 Q3 与马赛菌属(Massilia)中

Massilia oculi CCUG 43427A 的序列相似性为 99.6%；

分离株 Q7 与红球菌属(Rhodococcus)中 Rhodococcus 

pyridinivorans WZ026 的序列相似性为 99.9%；分离株

Q8 与发酵成对杆菌属(Dyadobacter)中 Dyadobacter 

fermentans SW1-11 的序列相似性为 99.9%。 



吴欣欣等: 反应器进水管生物膜中喹啉降解菌的分离鉴定及降解特性 1593 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 

 
 

图 1  基于菌株 16S rRNA 基因序列构建的系统发育树 
Figure 1  Phylogenetic tree based on 16S rRNA gene of isolates and reference sequences 
注：圆括号表示序列号；每一结点表示分类学单元；分支长度表示该分支进化过程中的变化程度；距离标尺表示序列之间差异的数字. 
Note: GenBank accession numbers were given in parentheses; Each node represents the taxonomic unit; The branch length shows the extent 
of variation in the branch evolution; Distance figures indicate the difference between sequences. 

 
2.2  分离菌株的喹啉降解特性分析 

图 2 显示了以喹啉为唯一碳源的无机盐培养液

中，在特定条件下(喹啉浓度 50 mg/L、pH 7.0、30 °C、

有氧)，Q1 等 4 株菌分别对喹啉(Quinoline)的降解

曲线及其检测到的中间产物 2-羟基喹啉(2-OH-Q)

的积累情况。其中，菌株 Q7 对底物的降解速率最

快，在 6 h 内完全消耗；而菌株 Q1 在前 6 h 内将喹

啉全部转化为第一步产物 2-羟基喹啉，直至 24 h

时中间产物被逐渐去除；Q3 和 Q8 则在 24 h 后才

快速代谢底物，并在 48 h 内完全去除，过程伴有少

量的 2-羟基喹啉积累。因此，除了菌株 Q7 以外，

Q1、Q3 和 Q8 都产生了 2-羟基喹啉的积累，其中

Q1 的中间产物积累量最大，且最早产生积累现象。

同时，随着底物的消耗，菌体生物量逐渐积累，当

底物消耗完全时，菌体生长达到平台期。 

2.3  分离菌株降解喹啉的 pH 和温度条件 

4 株菌降解喹啉的最适 pH 值范围均在 7.0−8.0，

且发现菌株 Q3 和 Q8 在 pH 低于 6.0 时降解能力受

到抑制，菌株 Q7 在 pH 5.0 时底物利用受到抑制(图

3)；值得注意的是，菌株 Q1 尽管在 pH 5.0 时仍有

较高的喹啉去除率，但全部喹啉均转化成 2-羟基

喹啉积累于培养液中(结果未显示)。 

所有 4 株菌对底物利用的最适温度为 30 °C，

其中菌株 Q7 发挥降解作用的适宜温度范围较广，

在 20−40 °C 均有较高的降解率；菌株 Q1 适宜温度

为 20−35 °C，不耐受高温；菌株 Q8 适宜温度为

25−40 °C，低温抑制了其降解能力；菌株 Q3 降解

喹啉的适宜温度范围较为受限(25−35 °C)，低温和

高温均不适宜其发挥作用(图 4)。综合比较，菌株

Q7 对逆境的耐受能力较其它 3 株喹啉降解菌略强。 

3  讨论与结论 

本文发现缺氧喹啉降解生物反应器进水管内

壁的生物膜形成会影响反应器的正常运行，该生物

膜可发挥高效去除喹啉的作用。因此本研究采集了

进水管内壁附着的生物膜，通过分离培养从中共获得

了 4 株纯培养菌株，这些菌株在有氧条件下被证明

具有稳定的喹啉利用能力，说明进水管内壁确实存 
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图 2  不同供试菌株对喹啉的降解动力学曲线 
Figure 2  Dynamics of quinoline degradation by four isolates 
Note: A–D: Strain Q1, Q3, Q7 and Q8. 

 

 
 

图 3  不同 pH 条件下喹啉的去除率 
Figure 3  Quinoline removal efficiency under different pH 
conditions 
 
在降解微生物，贡献了合成废水中部分喹啉的降解

作用。分离喹啉降解菌的原始样本一般来源于污染

土壤、废水及活性污泥中[2]，而本研究从一个长年

运行的反应器进水管累积的生物膜中尝试获取降

解菌株，为纯培养重要价值菌株提供了新的来源。 

 
 

图 4  不同温度条件下喹啉的去除率 
Figure 4  Quinoline removal efficiency under different 
temperature conditions 

 

本研究从反应器进水管生物膜筛选了一些新

的喹啉降解菌类型。目前已知的喹啉降 解 菌 如

Pseudomonas aeruginosa KDQ4 可在 24 h 内完全

降解 400 mg/L 喹啉[15]，Pseudomonas sp. BW003

可在 3−8 h 内几乎完全降解 192−911 mg/L 喹啉[16]，



吴欣欣等: 反应器进水管生物膜中喹啉降解菌的分离鉴定及降解特性 1595 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

Rhodococcus sp. QL2 可在 8 h 内去除 150 mg/L 喹

啉[17]，Brevundimonas sp. K4 对 100 mg/L 的喹啉具

有 94.8%的去除率[18]。这些菌株对 100 mg/L 以上浓

度的喹啉均有较好的处理效果，而本文测试了几株分

离菌对 50 mg/L 喹啉的去除能力，因为在实际生产页

岩油排放的废水中，喹啉的浓度一般为 2−50 mg/L[1]。

此外，洪璇、仲汇慧等此前从同一反应器中也分

离 出多株具有喹啉降解能力的菌株，主要属于

Ochrobactrum、Bacillus、Pseudomonas 和 Rhodococcus

等属[9,19]。本文筛选的 Sphingobium、Massilia 和

Dyadobacter 属菌株从未被报道过具有喹啉降解功

能。菌株 Q1 属于 Sphingobium 属，其中与 Q1 相似

性最高的 Sphingobium hydrophobicum 是 2016 年于

电子废弃物污泥中鉴定的一个种，具有电子垃圾降

解能力且有很强的疏水性，可能与外层细胞膜上含

有鞘糖脂(Sphingoglycolipid，SGL)有关[20]。尽管对

于该物种的功能研究并不多，但 Sphingobium 属

已被报道具有降解多种疏水性芳香族化合物的能

力[21]。值得注意的是，Massilia 和 Dyadobacter 属

都不属于典型的污染物降解菌，比如 Dyadobacter

属的特征是在老化的培养物中产生细胞丝、色素及

发酵葡萄糖的能力[22]，但在本文中却发现其具有喹

啉降解能力。Massilia 属分离自眼炎病人体内，关

于病原菌具有潜在污染物降解能力也曾被报道，如

Burkholderia 属作为能够引起马鼻疽的病原菌，同

时也被发现具有高效的喹啉降解能力[23]。以上从反

应器进水管生物膜中分离的菌株类型新颖，对完善

喹啉生物降解机理研究具有实际意义。 

本文筛选的 4 株菌表现出了不同的喹啉降解特

性。喹啉生物转化过程中的一个主要特征是有色衍

生物的生成[2]，如 Rhodococcus sp. QL2 在降解喹啉

过程中会出现培养液先变为粉红色，然后逐渐加深

为棕红色[15]，而在本实验对 4 株菌的培养全过程中

未观察到任何有色产物的积累。其中 Rhodococcus 

pyridinivorans Q7 对喹啉的降解速率最快，且通过

HPLC 未检测到任何中间产物的积累，这与在

Rhodococcus sp. QL2 中发现有中间产物 2-羟基喹

啉、2,6-二羟基喹啉和 8-羟基香豆素的现象不一

致[6,24]。推测可能是由于菌株 Q7 对喹啉具有高效

利用能力，中间产物被迅速完全消耗。而其它 3 株

菌都检测到了不同程度的 2-羟基喹啉化合物的积

累，研究证实，尽管喹啉的生物降解途径多样，而

2-羟基喹啉总是喹啉的第一步中间产物[2]，而且 2-羟

基喹啉是喹啉降解过程产生的主要中间产物[15]。

Sphingobium sp. Q1 先将喹啉全部转化为 2-羟基喹

啉，再逐渐消耗积累的 2-羟基喹啉，这一降解特性

与复杂菌群降解喹啉采取的策略较为相似[25]，只有

当全部喹啉转化成 2-羟基喹啉后，后者才会被进一

步降解。也就是说，在喹啉和 2-羟基喹啉同时存在

的情况下，菌株 Q1 总是优先利用喹啉。Massilia 

oculi Q3 和 Dyadobacter fermentans Q8 两株菌不同

于一般的污染物降解菌，它们对喹啉的降解均存在

较长的延滞期(约 24 h)，且检测到少量 2-羟基喹啉

积累。这一现象背后的具体原因尚不清楚，需进一

步研究。此外，影响喹啉生物降解过程的因素有

很多，其中温度和 pH 作为最重要的影响因素被

广泛研究。从废水处理厂分离的一株 Pseudomonas 

aeruginosa KDQ4 降解喹啉的最适温度为 33−38 °C，

最佳pH值范围为8.0−9.0[13]；Pseudomonas sp. BW003

降解喹啉的最适条件为 30 °C 和 pH 8.0[14] ；

Brevundimonas sp. K4 对喹啉降解的最适温度和 pH

值分别为 30 °C 和 9.0[16]；一株 Acidovorax sp.利用

喹啉的最适温度为 35 °C，pH 值范围为 8.0−10.0[26]。

本文分离的 4 株菌发挥喹啉降解作用的最适温度范

围为 25−35 °C，pH 范围为 7.0−9.0，与已有研究结

果基本一致。但值得注意的是，4 株菌在 25 °C 常

温条件下仍具备 80%以上的喹啉去除率，尤其是菌

株 Sphingobium sp. Q1 和 Rhodococcus sp. Q7 在

20°C 也能发挥 60%以上的降解率，有应用于常温降

解喹啉的潜力，可降低污染物处理的成本。 

综上所述，本文对分离自反硝化喹啉降解生物

反应器进水管道生物膜的 4 株菌进行了鉴定，并初

步探究了降解过程中的重要影响因素。但工业排放

废水中可能存在多种污染物并存、盐度不同等复杂
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情况，因此在实际应用时仍需考虑具体情况，对菌

种特性进行深入研究。总之，本文获得的新的喹啉

降解菌种资源各具特性，具有潜在的应用价值。 
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