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植物-微生物联合对环境有机污染物降解的研究进展 
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工程技术研究中心  江苏 南京  210023) 

 
 

摘  要：环境中有机污染物的过量积累对生态系统及人类健康造成严重威胁。近年来，许多学

者研究发现植物-微生物联合作用对环境中有机污染物的去除及生态系统的修复具有非常显著

的效果。本文主要从植物-内生菌、植物-菌根菌以及植物-根际微生物这三个层面详细阐述植  

物-微生物联合降解有机污染物的研究现状，分析植物-微生物在联合降解中的作用，揭示植物-

微生物联合降解的机理。但就目前而言，植物-微生物联合降解有机污染物仍存在许多问题，

植物-微生物联合降解有机污染物的机理及生态学效应仍不清楚。因此，还需要进一步探讨其

潜在作用机制并加强应用实践，这将有助于污染生态系统的治理，促进环境可持续发展。 
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Progress in the degradation of environmental organic pollutants by 
plant-microorganism combination 
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(Jiangsu Key Laboratory for Microbes and Functional Genomics, Jiangsu Engineering and Technology Research  
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Abstract: The excessive accumulation of organic pollutants in the environment forms great threat to 
ecosystem and human health. In recent years, many researches have constantly showed prominent 
effects of the plant-microorganism combination on the degradation of environmental organic 
pollutants. It has been widely accepted that the plant-microorganism combination generally exists 
inside the plant and in the rhizosphere, which provides precondition to degrading the organic 
pollutants and lays foundation for practical application of environmental remediation. In this review, 
we summarized the research progress based on three aspects of the plant-microorganism 
combination, including plant-endophyte, plant-mycorrhiza and plant-rhizospheric microorganism. 
We analyzed the function of the plant-microorganism combination during the process of organic 
pollutants biodegradation and discussed the degradation mechanisms. However, there are still 
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challenges to the study of the plant-microorganism combination degradation of environmental 
organic pollutants, the underlying mechanisms and ecological effects are unclear yet. Therefore, 
every effort should be made to further clarify the degradation mechanisms, as well as to enhance 
practical application, thus contributing to the ecosystem management and sustainable development. 

Keywords: Plant-microorganism combination, Organic pollutants, Biodegradation, Environmental 
remediation 

世界经济的不断发展、人口的持续增多以及城

市化现象的日益加重，使得环境污染问题愈加严

重。其中，残留时间长、毒性高的有机污染物，如

多 环 芳 烃 (Polycyclic aromatic hydrocarbons ，

PAHs)、多氯联苯 (Polychlorinated biphenyls，

PCBs)、有机氯农药 (Organochlorine pesticides，

OCPs)、石油等已经成为环境中最主要的污染物[1]，

并且已被欧盟纳入《关于持久性有机污染物的斯德

哥尔摩公约》中[2]。有机污染物不仅在外界环境中

大量存在，还可以迁移、转化进入植物体内并大

量富集[3]，严重影响农产品质量，从而危害人类健

康[4-5]。目前，越来越多的研究开始关注植物与微

生物建立的联合体系对有机污染物的降解修复效

果[6]。其中，内生菌[7-9]、菌根菌[10]以及根际微生 

物[11]是与环境密切相关的三类微生物，其与植物

建立的联合体系具有良好的修复有机污染的能力

和促进宿主植物生长的作用。因此，本文从植物-

内生菌、植物-菌根菌以及植物-根际微生物这三个

层面综述植物-微生物联合作用对环境中有机污

染物的降解效果、代谢机制及其生态学效应，希

望为环境中有机污染的治理提供参考。 

1  环境有机污染物 

1.1  有机污染物的来源 

有机污染物普遍存在于大气、土壤和水等外

界环境中，如森林火灾、尾气排放以及化石燃料

的工业燃烧等均会释放有机污染物[12]。同时，有

机污染物也可通过多种方式出现在植物体内。 

1.1.1  外界环境中有机污染物的来源：工业生产

中“三废”的肆意排放，现代农业发展中农药、化肥

的过量施用以及人类生活等，致使有机污染物广

泛分布于环境中，无论在土壤、大气还是水体中

都能检测到有机污染物。 

1.1.2  植物体内有机污染物的来源：一方面，由

于有机污染物大多具有亲脂性和疏水性，当其沉

积于陆地生物系统时主要存在于土壤中[13]。而植物

会通过根系从土壤中吸收有机污染物并经蒸腾流转

移到地上部分[3]。已发现黑麦草[14]、水稻[15]、玉

米[16]、萝卜[17]和白杨[18]等植物可以吸收并在体内

不同组织中积累有机污染物。此外，植物也可以

吸收大气中的有机污染物[19]。Wild 等[20]通过观察

多环芳烃菲从大气进入菠菜和玉米叶部及其在叶

片内部迁移分布的过程，发现大气中的菲既能以

气态形式被吸收，也可以通过颗粒沉降在叶片表

面再扩散进入叶片中。另一方面，植物体自身可

产生少量毒性有机物，对作物生长和土壤活性具

有破坏性的影响[21]。 

1.2  有机污染物的类型及其危害 

环境中的有机污染物主要可分为以下三类：(1) 

有机氯农药，如滴滴涕等；(2) 工业化学品，包括

多环芳烃和多氯联苯等；(3) 废物燃烧及生产过程

噁中产生的副产品，如二 英等[22]。 

有机污染物具有致癌、致畸、致突变的毒性

作用[23-25]，其能在全球范围内迁移，被生物体摄

入后不易分解[26]。相关研究发现，土壤中极微量

的有机污染物也会影响植物的生长和代谢[27-28]，

而这些污染物经食物链富集和传递，最终能够进

入人体并参与到细胞的代谢活动中，其中一些有

机污染物可持续停留在细胞 DNA 中并可能诱发其

突变[29]，危害人类健康。 

1.3  有机污染物的污染现状 

大多数有机污染物能长期滞留于环境中，使

大气、水、沉积物、土壤和生物体受到多种有机
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污染物不同程度的危害。 

大气中的持久性有机污染物(Persistent organic 

pollutants，POPs)以气体或者吸附在悬浮颗粒物上

的形式存在，发生扩散和迁移，导致 POPs 的全球

性污染[30]。在添加汽油和柴油的汽车尾气颗粒物

噁中存在二 英类物质[31]。大气颗粒物中 PCBs 含

量在城市地区达到 242 pg/m3，而半农业地区为   

74 pg/m3。 

水及沉积物也是有机污染物聚集的重要场

所。水体有机污染物从水及沉积物通过食物链发

生生物富集并逐级放大。经调查，我国东海岸的

闽江、九龙江和珠江 3个出海口的沉积物中均存在

POPs，其中 PCBs 和 DDT 的总浓度都较高，而

DDT的浓度很可能已影响至深海生物[32-33]。 

有机污染物一般水溶性较差，辛醇-水分配系

数高。当进入到土壤当中的有机污染物超过其自

净能力时可产生显著积累被植物吸收，从而成为植

物体内有机污染物。一方面，越来越多的农田土壤

受到有机污染物的影响。长江三角洲地区的主要土

壤表层中约 15种 PAHs的总量可高达 3 881 μg/kg，

近一半的农田土壤PAHs污染高于 200 μg/kg[34]。另

一方面，植物体也直接受到有机污染物的污染。

在农业生产中，大量使用的 POPs 类农药，极易

进入农作物内部且不易分解，造成其在植物体内

的过量积累。 

1.4  有机污染物的修复 

1.4.1  环境中有机污染物的常见修复手段：常见的

治理有机污染的方法包括物理修复、化学修复和生

物修复。相较于物理修复和化学修复，生物修复[35]

具有诸多优点，如成本低、效果显著、不易产生二

次污染等，是一种集低耗、高效和环境安全为一体

的生物技术，具有良好的发展潜力。目前，在有机

污染物生物修复领域应用较为广泛的是植物修复、

微生物修复和植物-微生物联合修复。但是，单独的

植物修复和微生物修复由于存在许多缺陷而受到实

际应用的限制。其中，植物对污染物的降解主要是

通过广谱酶的偶然代谢[36]，由于植物生长周期长以

及植物自身对有机污染物降解能力差等因素，植物

修复在短期内很难见效。对于单一的微生物修复，

各种环境因素如水分、温度、pH 等均可影响微生

物活性并进一步影响微生物的修复效果。此外，微

生物降解污染物主要是为了将污染物同化吸收作为

必要的能源与营养物质[36]，此修复过程复杂，需要

寻找到高效特定的降解菌，修复效率低且易产生次

生污染[37]，使其仍处于起步阶段。 

1.4.2  植物-微生物联合修复：植物-微生物联合修

复是生物修复研究的新领域，由于其具有高效、低

耗、可安全用于大范围污染治理等优点而受到广泛

关注。 

植物-微生物联合体系中微生物与植物互利共

生，利用土壤-植物-微生物组成的复合体系来共同

降解有机污染物，清除环境污染。一方面，植物生

长过程中通过根系为微生物生长提供生活场所[34]；

另一方面，微生物在植物体内或根际旺盛生长，

可提高植物对极端温度、水分、营养条件及病原

体侵染等外部胁迫的抵抗力，进而增强植物对污

染物的降解，促使植物有更加优越的生长空间。

这样的植物-微生物联合体系促进了污染物的快速

降解、矿化[37]。 

植物-微生物联合体系包括植物-内生菌共生体

系、植物-菌根菌联合体系和植物-根际微生物联合

体系。如表 1 所示，不同植物-微生物联合体系在

有机污染物的降解方面发挥重要作用。 

2  植物-内生菌对有机污染物的降解 

植物内生菌是指存活于健康植物组织内部，

而又不引发宿主植物表现出明显感染症状的微生

物类群[47]。现已报道可与植物建立共生体系的内

生细菌中有多个菌属，其中芽孢杆菌属(Bacillus 

sp.)、假单孢菌属(Pseudomonas sp.)和不动杆菌属

(Acinetobacter sp.)等具有降解柴油[48-49]、苯酚[50]、

芘[51]等有机污染物的能力；此外，内生真菌中的

拟茎点霉属(Phomopsis sp.)[52]等，对阿魏酸[7]、肉桂

酸[8]和芥子酸[9]等有机污染物也具有很好的降解效 
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表 1  不同植物-微生物联合体系对有机污染物的降解能力 
Table 1  The degradation of environmental organic pollutants by different plant-microorganism combinations 

植物-微生物联合体系 

Plant-microorganism combination 

有机污染物 

Organic pollutants 

试验现象及结论 

Phenomenon and conclusion 

文献 

Reference

柳树和禾本科植物-假单胞菌属 PD1 

Willow and grasses-Pseudomonas putida PD1 

菲 

 

菲降解率增加 25%−40% [38] 

水稻-拟茎点霉属内生真菌 B3 

Rice-Phomopsis liquidambari B3 

菲 

Phenanthrene 

30 d 后菲残留浓度仅为无菌对照组的

8.40% 

[39] 

香根草-无色杆菌 F3B 

Vetiver grass-Achromobacter xylosoxidans F3B 

芳香族化合物 

 

污染物毒性减少且蒸散率下降 30% [40] 

柳枝稷-Burkholderia xenovorans LB400 

Switchgrass-Burkholderia xenovorans LB400 

多氯联苯 

 

种植柳枝稷的土壤接种 LB400后总 PCBs

去除率达到 47.30%±1.22% 

[41] 

紫花苜蓿-苜蓿根瘤菌 

Medicago sativa L.-Rhizobium meliloti 

多氯联苯 

 

接种根瘤菌的紫花苜蓿根际土壤中 PCBs

去除率显著高于其他处理，达到 42.6% 

[42] 

柳枝稷、荻和狼尾草-土壤混合菌 

Panicum virgatum, Triarrhena sacchariflora and 
Pennisetum alopecuroides-Mixed bacteria in soil 

石油 

 

经过 150 d温室降解，柳枝稷加菌降解率最

高为 73.47%，荻 67.82%，狼尾草为 68.01% 

[43] 

白花草木樨-丛枝菌根真菌 

Melilotus albus-Arbuscular Mycorrhizal fungi 

柴油 

 

柴油毒性减少，植物生物量和养分含量提

高，抗氧化能力增强 

[44] 

紫花苜蓿-根际土壤细菌和真菌 

Medicago sativa L.-Bacteria and fungus in the 
rhizosphere 

芘 

 

根际芘的平均去除率比非根际高 6% [45] 

牵牛花-菌群 

Pharbitis nil L.-Microbial community 

石油 

 

石油降解率比无植被时显著增加，最高为

67.42% 

[46] 

 
果。这些内生菌与植物建立联合体系，通过降解

或固定土壤及植物体内有机污染物的方式，减少

植物毒性，促进植物生长，从而增强对环境中有

机污染的修复[53]。 

2.1  植物-内生菌共生体系对有机污染物的修复

潜力 

经研究证明，环境中的有机污染物经植物-内生

菌共生体系降解后表现出的修复效果更加显著。近

年来，从不同植物中分离出的内生菌多数都表现出

降解污染物以及促进植物生长的特点[19]，并且植 

物-内生菌共生体系所表现出的修复潜力比单独应用

内生菌进行污染物降解和促进生长都占优势[54]。据

Khan 等 [38]报道假单胞菌属 PD1 (Pseudomonas 

putida PD1)可改善柳树及禾本科植物体内 PAHs的

降解，且显示出促进根系和地上部生长以及防止

植物受到菲毒性作用的效果。Germaine 等[55]研究发

现接种恶臭假单胞菌 VM1441 (Pseudomonas putida 

VM1441)的植物暴露于萘后，无论是种子发芽和

植物蒸腾速率均高于未接种的对照组，且萘的降

解速率提高 40%。Sessitsch等[56]通过宏基因组分析

发现，从水稻根部分离的内生细菌具有与植物形成

共生体系并降解脂肪族和芳香族烃类的潜力。内生

真菌也已被证明是一种具有多环芳烃降解能力的新

型重要微生物资源。Dai 等[57]研究发现内生真菌角

担子菌B6 (Ceratobasidum stevensii B6)在 10 d内对浓

度为 100 mg/L的菲的降解效率为 89.51%。田林双[39]

研究发现拟茎点霉属(Phomopsis liquidambari)内生真

菌 B3与非宿主植物水稻建立共生关系，可促进水稻

生长且对水稻体内多环芳烃菲的降解率高达 95%。 

2.2  植物-内生菌共生体系对有机污染物的降解

机理 

内生菌与植物对有机污染物的降解表现出协

同作用。一方面，定殖于植物各组织如根、茎、

叶、花、果实内部的内生菌和植物形成共生作

用，产生特定的酶来降解不能单独转化的有机污

染物；另一方面，植物为内生菌提供生存场所及
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转移氧，促进内生菌的生长繁殖，加速有机污染

物的降解。 

2.2.1  内生菌在植物体内的生长代谢：内生菌可

将环境中的有机污染物作为碳源和能源加以分解

和利用。原因有两个：一是某种内生菌可代谢对应

的化学组成和分子结构适合的有机污染物；二是内

生菌的生存环境中缺乏适合利用的碳源物质[58]。宋

歌等[59]从宿主植物中筛选出能够以多氯联苯和多溴

联苯醚为碳源和能源生长的内生菌，并且这两种污

染物对其生长表现出协同作用。Ho 等[40]研究得到

无色杆菌F3B (Achromobacter xylosoxidans F3B)可利

用芳香族化合物为碳源且能够提高共生植物的生

物量。内生菌利用植物中有机污染物作为碳源和

能源，不仅增强植物耐受有机污染物的能力，促

进植物在污染环境中的生长，同时也为内生菌的

生长提供原料，维持其基本的生存条件。 

2.2.2  内生菌在植物体内的共代谢：一般情况

下，高分子量的有机化合物由于复杂的化学结构

和低溶解度，难以被微生物直接降解。通过许多

已有研究推测，内生菌对植物体内的有机污染物

可能进行共代谢[58,60]。Jensen 将共代谢定义为：微

生物可改变某些难降解有机物的化学结构，但不

能将其用作碳源和能源，它必需从其它底物获取

大部分或全部的碳源和能源，这样的代谢过程称

为共代谢[61]。一种可能性是植物体内存在大量的

糖类、淀粉等有机营养物质，可作为共代谢的初

级底物供给内生菌的正常生长，同时可以产生将

目标污染物转化的诱导酶，促使环境中的有机污

染物进行有效降解。另一种可能性是代谢植物体

内目标污染物的内生菌利用初级底物或目标污染物

的中间产物作为必需营养物质，这利于促进内生菌

生长并增强活性，从而促使内生菌分泌足够量且高

效的活性酶应用于有机污染物的降解[62-63]。 

2.2.3  内生菌产生特定的酶对有机污染物进行逐

步降解：内生菌定殖于植物组织内部，可产生多

种特异性的酶对有机污染物进行降解。Ning 等[64]

证明黄孢原毛平革菌在代谢菲的过程中产生细胞

色素 P450 和锰过氧化物酶，并且提高锰过氧化物

酶活力可增强菲的降解。Corrêa 等[65]发现内生真

菌拥有两种必要的胞外酶系统进行降解：一是负

责多糖降解的水解系统，主要是木聚糖酶和纤维

素酶；二是独特的木质素氧化系统，可以打开苯

环，降解木质素，主要包括漆酶、木质素酶和过

氧化物酶。Ambrose等[66]的研究表明内生菌表达的

水杨酸羟化酶可降解植物体内产生的水杨酸，使

进入宿主的内生菌不至于被宿主攻击而能够稳定

定殖于宿主植物各组织内部，继而产生其他酶发挥

降解有机污染物的作用。通常，可利用加氧酶在

PAHs 苯环内加入氧原子进行环的断裂，又因为

PAHs 的结构大多有相似性，使得其代谢的中间产

物结构也存在一定的相似性，因此可推测在一系列

能降解 PAHs的微生物中存在着功能类似的酶[67]。 

内生菌可通过底物诱导产生酶，使许多难降

解有机污染物的中间产物变成易于降解的物质，

且这些中间产物有可能被内生菌作为碳源或能源

利用以促进生长，从而加速有机污染物的降解。

在芳香族化合物降解过程中，顺式二氢二醇是多

种芳香烃和相关化合物的细菌代谢中间体，在内

生菌需氧降解芳香烃的代谢途径中需要脱氢酶将

其两个氢原子脱去，形成含两个羟基的中间体，

随后即可被双加氧酶裂解，最后逐渐降解为能进

入基础代谢途径中的化合物。 

3  植物-菌根菌对有机污染物的降解 

菌根是菌根真菌和高等植物的营养根系产生

互惠互利作用形成的一种联合共生体[68]。菌根真

菌指能引起植物形成菌根的真菌，多属于担子菌

亚门，少部分属子囊菌亚门。常见的有属于丛枝

菌根真菌(Arbuscular mycorrhiza，AM)的幼套球囊

霉 (Glomus etunicatum) 和 摩 西 球 囊 霉 (Glomus 

mosseae)。 

3.1  植物-菌根菌体系对有机污染物的修复潜力 

近年来，生物修复对环境污染的缓解起到有

效作用，而其中植物-菌根菌的互惠作用因在修复

有机污染方面表现出诸多独特优势，使得该体系
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对有机污染物的降解越来越受到重视，相关研究

也有很多报道。由于植物体内外微生物种类丰富，

可通过多种微生物协同作用，菌根真菌与其他微生

物如内生菌、根际微生物等形成联合体系[69]，共同

降解环境中的有机污染物，菌根的某些分泌物也

可成为降解污染物的共代谢底物。宋福强等[70]发

现丛枝菌根真菌可修复化学除草剂阿特拉津对环

境的影响，并且接种AM真菌的宿主植物根际土壤

中微生物数量多于不接种处理，说明AM真菌能促

进根际微生物的繁殖，增强有机污染物的降解。

秦华等[10]通过建立摩西球囊霉(Glomus mosseae)和

美国南瓜的联合体系对土壤中 PCBs 污染进行研

究，发现菌丝通过影响根际土壤微生物群落结构

及生物量，促进三氯及四氯联苯降解，从而提高

土壤 PCBs 修复效率。菌根真菌不仅通过自身活动

为植物生长提供必需但不能主动吸收的营养元素并

增加生物量[68]，还能增强植物的抗逆性与抗病性，

提高其在有机污染环境中的存活率。Leyval等[71]研

究韭葱、玉米、黑麦草和三叶草接种菌根菌后对

多环芳烃的降解，提出了菌根菌不仅能够增加宿

主植物对营养和水的吸收，而且可以增加多环芳

烃的生物可利用性，提高矿化率和降解率。Kuo 

等[72]报道接种菌根真菌的植物可以增强高浓度重油

污染土壤的植物修复效率。Yu 等[73]研究得到菌根

菌-黑麦草在较低菲和芘浓度下可显著提高土壤中

芘的消耗以及土壤过氧化物酶活性。 

3.2  植物-菌根菌联合降解机理 

菌根真菌是异养微生物，可通过有机污染物

提供外源碳，在维持菌根真菌基本生长的同时达

到降解有机污染物的目的，而对难降解的有机污

染物一般进行共代谢。 

然而，在植物-菌根菌联合降解中最具特征的

是菌根际作用[74]。植物生长幼期阶段，菌根真菌

侵染到植物根部，随着植物的生长，菌根真菌的菌

丝逐渐深入土壤中，极大增加根系表面积，提高

植物对有机污染物的吸收率，有利于增强植物修

复效率；此外，菌根真菌本身也具有分解有机污

染物的潜力，可直接降解有机污染物。因此，菌

根真菌可与植物根系、根际微生物形成特有的结

构进行相互作用，发挥菌根际效应[75]。 

菌根真菌侵染植物根系可以形成大量的根外

菌丝，产生的菌丝可直接与有机污染物反应，并且可

促进植物有效吸收和代谢有机污染物。Huang 等[76]建

立了玉米与丛枝菌根真菌幼套球囊霉 (Glomus 

etunicatum)的联合体系，通过分室培养比较菌根室

和菌丝室中阿特拉津降解的不同，发现在较低浓度

污染下，菌丝室中阿特拉津降解较多，且菌丝室中

磷酸酶和脱氢酶活力增加。这说明与菌根相比，菌

丝体在阿特拉津的降解过程中发挥较大作用。 

根系分泌物对菌根真菌具有刺激强化的作

用。植物生长过程中经根系释放一些物质到根区

土壤，增强周围微生物活性，并且这些根系分泌

物还有可能成为难降解有机污染物的共代谢底

物，从而有利于土壤中有机污染物的降解[37]。 

具有降解活性的菌根菌能够利用植物根际提

供的生活场所和氧气进行快速增殖[75]，这也间接促

进有机污染物的降解及其在植物根际的矿化作用。 

植物根区的菌根真菌与植物形成联合体系后

可促进许多酶的活性，常见的如过氧化物酶、氧

化还原酶和多酚氧化酶等。肖敏等[77]研究发现在

菲芘复合污染的土壤中，三叶草接种摩西球囊霉

(Glomus mosseae)和幼套球囊霉(Glomus etunicatum)

后，提高了根际土壤酸性磷酸酶、多酚氧化酶和

过氧化氢酶活性。有研究发现，将丛枝菌根真菌

与植物生长促进细菌联合接种到植物中，可显著

增加超氧化物歧化酶、过氧化氢酶和过氧化物酶

活力，增强植物对有机污染物的耐受性，同时还

可以增强土壤酶如脲酶、蔗糖酶和脱氢酶的活性

来改善土壤质量[78]。 

4  植物-根际微生物对有机污染物的降解 

根际是指受植物根系紧密影响同时确保植物

根系进行正常生长发育的区域，该场所可进行植

物与外界环境的能量与物质交换，也可与多种微
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生物共同构成复杂的生态区系进行环境中有机污

染物的降解[79]。根际具有丰富的微生物多样性，

主要包括假单孢菌属(Pseudomonas sp.)、黄杆菌属

(Flavobacterium sp.)、产碱菌属(Alcaligenes sp.)和

土壤杆菌属(Agrobacterium sp.)，也具有强烈的根

际效应[80]。植物根际土壤中微生物数量和种类显

著多于根围土壤中[81]，有研究表明，根际细菌种

类比根外土壤中多 1.5−3.0 倍[82]，这种多样的数量

和种类构成了较为复杂的生物链和巨大的污染物

降解群体，有助于有机污染物的降解[83]。 

4.1  植物-根际微生物联合降解效果 

植物-根际微生物对环境中的有机污染物存在

联合降解的作用。焦海华等[11]探讨了棉花及其根

际微生物的联合与石油烃降解的相关关系，发现

与未栽种棉花的对照相比，栽种棉花的污染土壤

中石油烃的降解率在整个生育期提高了 44.0%，而

棉花根际微生物的种类和生物量在棉花各生育期

都有显著增加。Liang 等[41]比较污染土壤中不种植

柳枝稷、种植柳枝稷以及种植柳枝稷同时接菌的

PCBs降解情况，发现PCBs降解率最高的是种植有

柳枝稷且其根际处接种了细菌 Burkholderia 

xenovorans LB400的污染土壤。 

在根际混合微生物区系中，由于微生物种类

多、数量大，其与植物的联合降解作用更加显

著。邓振山等[84]选择多种根际微生物如根瘤菌、

石油烃降解菌、根际促生菌与扁豆组合为联合体

系对土壤石油污染物的降解进行初步研究。发现

扁豆与根际微生物联合降解率达到 83.05%，比单

独种植扁豆的土壤中石油的降解率高出一倍左

右，也比单独加入微生物的土壤石油降解率高出

12.48%。Shahsavari 等[85]发现存在于小麦根际的细

菌和真菌群落可与小麦联合对有机污染物进行降

解，与没有种植小麦的污染土壤相比，种植小麦

的污染土壤中芘降解率高出 50%。 

4.2  植物-根际微生物联合降解机制 

有机污染物进入土壤后，随着与土壤接触时

间的延长，有机污染物会与土壤颗粒或者其他有

机物紧密结合在一起而难以被利用或者降解[37]，

使得有机污染物的生物利用度降低，发生老化现

象，继而增加降解代谢的难度[83]，所以提高有机污

染物的生物利用度对后续的高效降解是必要的。由

于植物生长所释放的根系分泌物不仅刺激根际微生

物的活性、影响繁殖[86]，还会对土壤中有机污染物

产生活化作用[87]。所以可利用根系分泌物提高有机

污染物降解能力。根系分泌物可使根际产生浓度较

高的碳水化合物、氨基酸、维生素及其他生长因子，

将土壤中锁定的有机污染物从土壤表面分离[37]，进

而便于植物-根际微生物联合对老化的有机污染物进

行有效降解。Muratova 等[88]研究发现紫花苜蓿与   

4 种根际微生物建立联合体系后产生的根系分泌物

在多环芳烃菲污染降解中发挥积极作用。 

根际微生物的新陈代谢和增殖可依赖于植物

输送到根部的营养物质及氧气，同时植物根系还能

为根际微生物的共代谢提供代谢底物，促进诸如多

元苯环、多氯联苯、表面活性剂以及农药等难降解

有机污染物的降解[83]。另外，当植物根-土壤界面

受到有机污染物的影响而产生胁迫时，植物通常会

直接释放出特异性的根系分泌物，并在体外建立抗

衡模式，从而增强根际微生物群落转化，降低污染

物毒性[81]。将 3 种不同的植物种在 PCBs 长期污染

的土壤上，6个月后土壤中PCBs含量显著降低，且

发现根际土壤细菌总数显著升高，而植物根系附近

PCBs降解菌的数量、种类和活性也明显增加[89]。 

5  问题与展望 

植物-微生物联合体系在环境污染修复领域的

研究有着非常广阔的前景，具有降解效率高、修

复彻底以及提高植物对有机污染物的耐受性等优

点。但是，由于诸多外界因素的影响，植物-微生

物联合体系去除有机污染物仍存在许多问题。首

先，在植物-微生物联合体系中，对于植物与微生

物之间是如何通过相互作用来降解有机污染物的

认识仍是有限的，比如在植物根际或者内部接种

内生菌后其定殖、转移及其持久性，植物代谢产
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物对微生物去除污染物的刺激机制，以及在植物

和微生物内部，污染物降解基因的表达以及水平

基因的转移等方面仍有待于进一步研究 [90]。其

次，在有机污染物去除过程中，其降解的彻底性

以及是否会产生二次污染物仍是研究者面临的一

个棘手问题，并且目前尚缺乏高可信度的检测方

法[91]。再者，在大多数情况下，有机污染物的降

解往往是通过一组微生物联合进行的，对这些微生

物组合是如何在根际以及植物内部进行空间分布并

联合代谢有待于深入研究[92]。此外，由于植物-微生

物联合降解有机污染物的进行受到土壤、气候、养

分等难以控制的环境条件影响较大，对于自然环境

中利用此修复方法进行实际应用仍存在难点。 

基于存在的问题，对有机污染物治理的研究可

以从以下方面继续展开：探究植物-微生物联合体

系，包括植物-内生菌、植物-菌根菌、植物-根际微

生物中植物与微生物相互作用的机理。由于植物体

中微生物类群极其丰富，植物同时形成多种共生情

况是普遍的，研究多种植物-微生物联合能够更加真

实地反映环境中植物的微生态系统，同时，探明植

物是如何同时与不同的微生物建立联合体系并从中

找到平衡点对实际的应用具有指导性意义[93]；研究

植物-微生物联合降解有机污染物的机理，包括降解

途径，降解中间产物的性质，降解过程中酶的变化

以及降解有机污染物过程中吸收、代谢或者转移污

染物的特定基因等；探寻自然环境中具有有机污染

物降解能力的微生物以及筛选合适高效的植株；在

自然环境中利用植物-微生物联合体系降解有机污染

物，对其所需的特定环境条件进行研究；解决微生

物与宿主植物的协调共存问题，研究土著微生物群

落与联合微生物之间的关系，从而最大限度地发挥

联合体系在规避植物有机污染风险上的能力。 

随着研究手段的不断发展以及基础研究的不

断深入，可以对植物-微生物共生体系降解有机污染

物的探索更进一步，同时应当致力于将植物-微生物

联合去除有机污染物运用于生产实践当中，为环境

污染的治理开拓一条新型可行的道路。 
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