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专论与综述 

细菌利用不同碳、氮源共代谢降解脱色偶氮染料研究进展 
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摘  要：本文主要综述了细菌利用碳、氮源等不同共代谢基质降解脱色偶氮染料的研究进展。综合

文献结果表明，在单一碳源、单一氮源、复合碳氮源等不同共代谢基质条件下，细菌降解脱色偶氮

染料的效能存在较大差异。其影响因素主要包括碳源种类、氮源种类、浓度、碳氮源复合比例等，

其中碳、氮源种类影响最为显著。针对偶氮染料，只有提供合适的碳、氮源共代谢基质，才能对细

菌降解脱色的效果起到明显的促进作用。同时，在不同碳、氮源共代谢基质条件下，细菌菌群群落

结构及优势功能菌种差异较大，而不同碳、氮源共代谢基质作为偶氮染料还原脱色的电子供体，产

生的脱色效能也有显著不同。最后，对利用碳、氮源共代谢降解脱色偶氮染料的研究方向进行了展

望，认为复合合适的碳、氮源在提高细菌菌群降解脱色效率方面具有较大潜力，另一方面，细菌混

合菌群利用碳、氮源共代谢降解脱色偶氮染料的微观分子生态学机制，酶学作用机制，功能菌种与

功能蛋白之间相互作用机制等还有待深入研究。 

关键词：碳、氮源，细菌降解脱色，偶氮染料，共代谢 
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Abstract: This article mainly reviewed the research progress of bacteria using carbon, nitrogen as 



1186 微生物学通报 Microbiol. China 

  

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

co-substrate degrading and decolorizing azo dyes. The results of the comprehensive literature showed that 
there was a great difference in the efficacy of the bacteria under different co-substrate conditions, such as 
with single carbon source, single nitrogen source, and composite of carbon and nitrogen sources. The main 
influencing factors included the type of carbon source, the type of nitrogen source, concentration, 
composite ratio of carbon and nitrogen source, etc. Among them, the type of carbon and nitrogen sources 
had the most significant impact. For degradation and decolorization of azo dyes, the performance could be 
promoted only by providing suitable type of carbon and nitrogen sources. At the same time, under different 
carbon and nitrogen co-substrate conditions, the bacterial community structure and dominant functional 
bacteria species differed greatly. Different carbon and nitrogen co-substrates were used as electron donors 
for azo dye reduction and decolorization, and with significant differences. Finally, the research direction 
was forecasted. It was considered that suitable carbon and nitrogen sources had great potential for 
improving the degradation and decolorization efficiency of bacterial flora. On the other hand, the 
microbiological mechanism of carbon and nitrogen as co-metabolism substrates, the enzymatic 
mechanisms, the interaction mechanism between functional strains and functional proteins had to be 
further studied. 

Keywords: Carbon and nitrogen sources, Bacterial degradation and decolorization, Azo dyes, 
Co-metabolism 

随着社会经济和纺织工业的快速发展，我国

对染料的需求量日益增大，然而染料在使用过程

中一般不能被完全利用，残留的染料往往随着废

水一起排出。偶氮染料作为数量最多的染料之

一，由于结构复杂、种类多样，且在使用过程中

容易产生更具毒性的中间产物，因此若未经处理

的染料及其中间产物排入环境，将会对水体环境

和人类健康造成极大的威胁[1-2]。 

目前，对偶氮染料的处理方法众多，而生物

法因具有处理量大、操作简单、产生较少二次污

染等特点被广泛应用于偶氮染料处理[3-4]。国内外

学者发现了众多具有染料降解脱色潜力的微生

物，如细菌、真菌、藻类等，其中细菌因为具有

繁殖速度快、降解效果好、适应环境能力强等优

点，最为学者所关注[5]。细菌一般通过分泌的胞

外酶作用于染料分子，从而使发色基团从染料分

子脱落，达到脱色效果，甚至进一步作用于产生

的中间大分子，最终将其降解为小分子化合物，

如 CO2 和 H2O
[6]。细菌的生存一般需要碳、氮源

等营养元素的存在，然而研究表明细菌很难以染

料大分子作为单一碳、氮源生存，但是外加碳、

氮源却能够显著强化细菌降解脱色偶氮染料的效 

果。这是因为环境中的微生物可以通过共代谢方

式来降解难降解污染物。研究表明，不同碳、氮

源的添加对细菌共代谢降解脱色偶氮染料具有一

定差异性，但是对于其深入的机理研究还鲜见报

道。因此，深入了解并掌握细菌利用不同碳、氮

源的共代谢作用对偶氮染料降解脱色过程的影

响，研究不同碳、氮源共代谢基质条件下酶学作

用机制的差异，对于进一步准确选择并有效利用

碳、氮源共代谢降解脱色偶氮染料具有一定指导

意义。 

1  降解脱色偶氮染料的细菌或菌群 

偶氮染料是一类含有偶氮键(−N=N)的大分子

化合物，其降解脱色的关键是发色基团偶氮键的

断裂，迄今为止，许多学者筛选驯化出了具有高

效降解偶氮染料能力的细菌(表 1)。从表 1 可以看

出，不同菌属的单一细菌都能够对多种偶氮染料

完成高效降解脱色。Du 等[23]利用菌株 Aeromonas 

sp. DH-6 对偶氮染料甲基橙进行降解脱色，结果表

明在 pH 3.7−7.0 和温度 5−45 °C 条件下，菌株对

100 mg/L 的甲基橙可以达到完全降解脱色效果。Li

等[24]利用菌株 J18 143 对多种偶氮染料(120 mg/L)

进行降解，结果发现在较宽的 pH 值、温度和染料
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浓度范围内都可以达到良好的降解脱色效果。 

与单一细菌不同，菌群因由同一种属或不同

种属的细菌组成，因此其对碳、氮源等共代谢基

质的需求更加多元化。研究发现细菌菌群在碳、

氮源共代谢基质存在条件下，同样具有高效降解

脱色作用。Jain 等[25]利用细菌菌群 SB4 对偶氮染料

活性紫 5R (100 mg/L)进行降解脱色，研究发现当

没有碳、氮源条件下，SB4 仅有 4%的脱色率，而

当以葡萄糖(1 g/L)和酵母提取物(1 g/L)作为碳、氮

源时，其脱色率提高了 25 倍(完全脱色)。类似地，

Khan 等[26]利用不同碳氮源共代谢菌群 AR1 降解偶

氮染料活性红 195 (100 mg/L)，结果表明在微氧条

件下，当有麦芽糖(0.1%，质量体积比)和蛋白胨

(0.1%，质量体积比)存在时，AR1 对活性红 195 的

脱色效果更加显著。由此可以看出，碳、氮源共

代谢基质的添加可以在一定程度上提高细菌或菌

群的降解脱色能力，细菌或菌群的高效降解脱色

能力离不开碳、氮源带来的共代谢作用[27-28]。 

 
 
表 1  具有高效降解脱色偶氮染料能力的细菌或菌群 
Table 1   Bacteria or bacteria flora that has excellent degradation and decolorization ability of azo dyes   

菌株或菌群 

Bacteria or bacteria flora 

降解偶氮染料名称 

Azo dyes 

参考文献 

References
Lysinibacillus sp. 雷马素红 

Remazol Red 

[7] 

Pseudomonas sp. 活性红 120  

Reactive Red-120 

[8] 

Klebsiella sp. 甲基红、甲基橙、刚果红、橙Ⅰ 

Methyl Red, Methyl Orange, Congo Red, Orange I 

[9] 

Bacillus sp. 刚果红 

Congo Red 

[10] 

Lactococcus sp. 活性黑 5  

Reactive Black 5 

[11] 

Aeromonas sp. 活性黑 5、酸性橙 7、酸性红 106、活性蓝 160 等 

Reactive Black 5, Acid Orange 7, Acid Red 106, Reactive Blue 160, etc. 

[12] 

Enterobacter sp. 活性蓝 19、活性黑 5 

Reactive Blue 19, Reactive Black 5 

[13] 

Proteus mirabilis LAG 活性蓝 13  

Reactive Blue 13 

[14] 

Rhizobium radiobacter MTCC 8161 活性红 141 

Reactive Red 141 

[15] 

Providencia sp. 酸性黑 210 

Acid Black 210 

[16] 

Sphingomonas paucimobilis 甲基红 

Methyl Red 

[17] 

Halomonas sp. 活性红 2 

Reactive Red 2 

[18] 

Acinetobacter calcoaceticus NCIM 2890 单偶氮紫染料 

Mono-Azo Dye Amaranth 

[19] 

Microbial consortium GG-BL 金黄 HER 

Golden Yellow HER 

[20] 

Bacterial consortium EDPA 酸性褐Ⅴ 

Acid Maroon V 

[21] 

Bacterial consortium DMC 直接黑 22 

Direct Black 22 

[22] 
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2  碳、氮源共代谢作用 

微生物共代谢作用是环境中难降解有机污染

物治理的一种重要方式，共代谢是指一些难降解

有机物的降解是在微生物从其他底物获取碳源和

能源的过程中才能被降解的过程[29]，而这些底物

可以被认为是共代谢基质。微生物在利用共代谢

基质共代谢降解脱色偶氮染料的过程中，认为共

代谢基质是电子供体，而染料则扮演电子受体的

角色。通过将共代谢基质释放的电子传递到染料

分子，与染料分子作用，从而达到偶氮键断裂、

染料降解脱色的目的。共代谢基质包括碳源、氮

源类物质，一些能提高处理效率的有机物(如乳

酸、染料中间体等)。其中，碳、氮源被认为是最

常用的共代谢基质。碳源、含碳化合物是微生物

生长所需的一类营养物质，包括有机碳源和无机

碳源两大类，其中有机碳源主要有糖类、脂类、

小分子醇、有机酸和生物质等，无机碳源主要有

二氧化碳、碳酸盐类等。氮源包括有机氮源和无

机氮源，其中有机氮源主要有蛋白胨、牛肉膏、

酵母提取物等，同时由于它们营养丰富有时也将

它们作为有机碳源添加，而无机氮源主要有硝酸

盐和氨盐等。在细菌降解脱色偶氮染料过程中，

提供合适的碳、氮源共代谢基质能够促进细菌降

解脱色效果。 

2.1  单一碳源共代谢作用 

在偶氮染料降解脱色的过程中，碳源的添加

能够提高单菌的降解脱色效果，且不同的降解脱

色环境下，不同种类碳源的共代谢作用呈现出较

大的差异。Pathak 等[30]利用不同种类的碳源以及

菌株 Morganella sp. HK-1 共代谢降解脱色活性黑 B 

(20 g/L)，结果表明在众多碳源(0.35%，质量体积

比)中，葡萄糖能够显著提高菌株的降解脱色效果

( 脱 色 率 为 98%) 。 Franciscon 等 [31] 利 用 兼 氧 菌

VN-31 对偶氮染料进行降解，结果表明在微氧条件

下，仅当葡萄糖和丙酮酸两种碳源共代谢基质存

在条件下，兼氧菌 VN-31 才能有效地对多种偶氮

染料进行降解脱色。 

与单菌类似，单一碳源对菌群的降解脱色能

力同样具有一定的强化作用。Saba 等[32]利用附着

微生物菌群生长的反应器对印染废水(染料浓度

100 mg/L、微生物浓度 107−108 CFU/mL、MLSS  

1 000 mg/L、COD>1 000 mg/L)进行处理，研究结

果表明当添加酵母提取物作为碳源时，其处理效

果更佳。研究表明，利用碳源共代谢细菌降解脱

色偶氮染料时，认为碳源是电子供体，而染料则

扮演电子受体的角色，电子通过氧化还原介质被

传递到染料分子，与染料分子作用，从而达到偶

氮键断裂、染料降解脱色的目的[26]。 

2.2  单一氮源共代谢作用 

与单一碳源共代谢作用类似，单一氮源的添

加同样能够促进细菌对偶氮染料的降解脱色效

果。Pathak 等[30]利用细菌 Morganella sp. HK-1 对偶

氮染料 RB-B 进行脱色，结果表明在多种氮源存在

条件下脱色率可以高达 95%以上。Imran 等[33]利用

菌株 Shewanella sp.对偶氮染料(200 mg/L)进行降解

脱色，发现当按 10%比例接种微生物时，酵母提

取物(1 g/L)的添加能够提高脱色效果。Chen 等研

究表明，有机氮源和无机氮源都能够促进细菌对

偶氮染料的降解脱色效果[12]。 

菌群降解脱色偶氮染料过程中，同样需要氮

源共代谢基质的存在，并且由于种群组成的多样

性，其对氮源的需求更加多样化。Balapure 等[34]利

用混合菌群 BDN 对偶氮染料活性蓝 160 (100 mg/L)

进行降解脱色，在添加氮源(0.5%，质量体积比)的

条件下，微生物对活性蓝 160 的脱色率是无氮源添

加的 20 倍。利用氮源共代谢细菌降解脱色偶氮染

料时，认为氮源是 NADH 再生的关键，而 NADH

作为电子供体，能够达到偶氮键断裂的目的，从

而增强降解脱色效果[30,35]。因此，在不同的处理

环境下选取合适的单一的碳、氮源有可能有效促

进细菌降解脱色效果。 
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2.3  复合碳、氮源共代谢作用 

复合碳、氮源共代谢基质即是将不同碳、氮

源共代谢基质按不同的比例复合而成。虽然碳、

氮源共代谢基质在细菌降解脱色偶氮染料过程中

都能够达到偶氮键断裂的目的，但它们扮演不同

的角色，作用方式有显著差别。如果将一种碳源

和一种氮源按照合适的比例同时添加到降解系统

中，有可能起到事半功倍的效果。Amar 等[15]利用

菌株 Rhizobium radiobacter MTCC 8161 对活性红

141 (50 mg/L)进行降解脱色，结果表明与单一碳、

氮源相比，复合碳、氮源的添加能够显著提高菌群

的降解脱色效果，其中，当以酵母提取物(0.5%，

质量体积比)和尿素(0.5%，质量体积比)分别作为

单一碳、氮源时，菌株的脱色率分别为 56%和

27%，而当将两者组合成复合碳、氮源添加后，菌

株的脱色率高达 85%。类似地，Moosvi 等[36]利

用单一和复合碳、氮源共代谢细菌降解脱色活性

紫 5 (100 mg/L)，结果表明在水解酸化条件下，当

分别以葡萄糖(0.1%，质量体积比)和酵母提取物

(0.05%，质量体积比)作为单一碳、氮源时，细菌

脱色率分别为 5.57%和 23%，而将葡萄糖和酵母提

取物组合后作为复合碳、氮源时，细菌对活性紫 5

的脱色率高达 94%。 

利用菌群对偶氮染料进行降解脱色时，菌群

的菌种组成较为复杂，群落结构组成和优势菌种

都会对降解脱色作用产生较大影响，它们通过彼

此之间的相互作用完成降解脱色作用，其降解脱

色效果较单一细菌更为出色[37]。Joshi 等[38]利用葡

萄糖和酵母提取物强化细菌降解脱色系统，研究

表明当葡萄糖和酵母提取物按一定比例复合时，

能够起到良好的效果。在菌群降解脱色偶氮染料

的过程中，单一碳、氮源的添加不一定能够满足

多个菌种对营养和能量的需求，而复合碳、氮源

的添加则能够较为全面地提供营养物质，促进各

种降解酶的活性，从而提高菌群降解脱色效果。

本实验室在前期研究中，采用梯度浓度压力驯化

法，筛选驯化出对活性黑 5 具有良好降解脱色性能

的混合菌群 FF。研究结果表明，该混合菌群 FF 以

牛肉膏、蛋白胨为复合共代谢基质，在活性黑 5 初

始浓度为 200 mg/L，培养温度 35 °C、pH 8.0 的条

件 下 ， 静 置 培 养 12 h ， 测 定 其 平 均 脱 色 率 为

84.6%，24 h 后其最高脱色率可达 94.8%，连续培

养 150 代以后其降解脱色效果依然非常稳定[39]。同

时研究了培养基中不同碳、氮源对混合菌群 FF 生

长和降解脱色的影响。在碳源试验中，当碳源为

蔗糖时，降解脱色效果最好为 82.1%，在氮源试验

中，当氮源为蛋白胨时，生长和降解脱色总体效

果最好，脱色率为 73.1%。而各种单一碳、氮源实

验结果表明，混合菌群 FF 在不同碳、氮源条件下

生长和降解脱色效果都不如在牛肉膏和蛋白胨复

合培养基中效果好。同时，利用 LC-MS 测定活性

黑 5 的降解脱色中间产物，初步推测其降解脱色机

理，结果表明可能存在两种降解途径[40]。 

从上述研究可以看出，碳、氮源共代谢基质

的添加，能够在一定程度上刺激细菌或菌群对偶

氮染料的降解脱色效果，这可能是因为碳、氮源

的添加提高了细菌或菌群分泌相关作用酶的活

性，如偶氮还原酶[33]。另外，与单一碳、氮源相

比，复合碳、氮源能够为细菌或菌群提供更加全

面的营养需求，从而满足不同菌种在生长或降解

过程中对共代谢基质的需要，因此，复合碳、氮

源共代谢基质在细菌菌群共代谢降解脱色偶氮染

料中可能有更大潜力。 

3  碳、氮源共代谢作用的影响因素 

3.1  碳、氮源种类 

碳、氮源共代谢基质的添加能够在一定程度

上促进细菌或菌群对偶氮染料的降解脱色效果，

但是并非所有种类的碳、氮源都适合于特定环境

下的细菌或菌群处理系统。研究发现，利用不同

种 类 的 碳 、 氮 源 共 代 谢 菌 群 降 解 脱 色 偶 氮 染    

料时，结果呈现出较大的差异性[41]。Du 等[23]利  

用细菌 Aeromonas sp. DH-6 对偶氮染料甲基橙 
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(100 mg/L)进行降解脱色，结果发现大部分碳、氮

源都能够促进降解脱色效果，其中葡萄糖和酵母

提 取 物 分 别 是 最 佳 碳 源 和 氮 源 ， 但 是 蔗 糖 和

NaNO3 分别对降解脱色效果具有轻微和强烈的抑

制作用。这是因为细菌在一定环境下对碳、氮源

具有一定的选择性，并非所有种类的碳、氮源都

适宜细菌的生长，而适宜生长的碳、氮源不一定

能够促进细菌分泌降解酶的活性，从而影响其降

解脱色效率。Imran 等[33]利用细菌 Shewanella sp. 

IFN4 对偶氮染料进行降解脱色，研究表明除了酵

母提取物，其他碳、氮源共代谢基质如葡萄糖、

蔗糖、蛋白胨、牛肉膏等都不能提高偶氮还原酶

的活性。因此，对于不同的菌群、降解脱色环

境，针对偶氮染料只有提供合适的碳、氮源共代

谢基质，才能对细菌的降解脱色效果起到明显的

促进作用。  

3.2  碳、氮源浓度 

在利用碳、氮源共代谢细菌降解脱色偶氮染

料过程中，在相同环境条件下，除了碳、氮源种

类之外，碳、氮源浓度对细菌降解脱色偶氮染料

效果同样会产生极大的影响。与未添加碳、氮源

共代谢基质相比，添加合适碳、氮源之后细菌的

降解脱色效果得到明显提高。研究发现，在一定

浓度范围内随着浓度的增加，碳、氮源共代谢基

质对细菌降解脱色偶氮染料的强化作用逐渐增

强。但是，随着浓度的进一步提高，碳、氮源对

细菌降解脱色效果的增强作用不明显，甚至出现

降低的现象。这可能是因为高浓度共代谢基质条

件下，细菌会优先选择利用共代谢基质，从而导

致染料降解脱色效率降低[42]。Imran 等[33]利用酵母

提取物促进脱色菌株 Shewanella sp. IFN4 的偶氮

还原酶活性，从而增强其降解脱色效果，但这种

促进作用很大程度上依赖于酵母提取物的浓度，

当酵母提取物的浓度从 0 逐渐增加到 1 g/L 时，偶

氮还原酶的活性从 1.32 U/mg 蛋白质直线增加到

3.12 U/mg 蛋白质，当酵母提取物的浓度大于 1 g/L

时，偶氮还原酶活性增加趋势减缓并趋向于饱和

状态。因此，在利用碳、氮源共代谢细菌降解脱色

偶氮染料过程中，应探索碳、氮源共代谢基质的

最佳浓度，从而有效提高细菌降解脱色效果。 

3.3  碳、氮源复合比例  

利用多种碳、氮源对细菌降解脱色偶氮染料

过程进行强化时，复合比例的选择会直接影响细

菌降解脱色效果。Liao 等[43]利用细菌对偶氮染料

活性黑 B (20 mg/L)进行降解脱色，研究发现当添

加葡萄糖和酵母提取物为碳、氮源时，其降解脱色

效果得到显著提高，而且研究表明最佳碳氮比为

6:5。Joshi 等[38]利用细菌菌群 TJ-1 对多种结构不同

的偶氮染料进行降解脱色，研究发现当同时利用

葡萄糖和酵母提取物作为碳源，且葡萄糖和酵母

提取物的含量分别为 0.06 g/L 和 0.6 g/L 时，菌群

TJ-1 可以完全降解脱色偶氮染料 AO7 (40 mg/L)，

相当于单独添加 3 g/L 酵母提取物时的降解脱色效

果。因此，在利用复合碳、氮源共代谢细菌降解脱

色偶氮染料时，选取合适的碳、氮源复合比例，能

够最大程度的起到促进作用。 

综上所述，碳、氮源的种类、浓度和复合比

例对共代谢细菌降解脱色偶氮染料产生重要影

响，其中碳、氮源种类影响最为显著，并不是所

有的碳、氮源都能促进细菌降解脱色效果，例如

Al-Amrani 等[44]利用缺氧-好氧序批式反应器对偶

氮染料进行降解脱色，通过添加碳、氮源来促进

反应器中菌群的降解脱色作用，结果发现没有

碳、氮源添加的反应器反而表现出了更好的处理

效果。Ong 等[45]也得到了类似的结果。因此，只

有选择合适的碳、氮源种类、浓度和复合比例，

才能有效增强细菌降解脱色偶氮染料效果。 

4  碳、氮源共代谢基质对菌群群落结构的 

影响 

利用细菌菌群对染料进行降解脱色时，菌群

各菌株之间相互作用、相互联系，共同代谢降解脱

色偶氮染料，其降解脱色效果较单一菌株更佳。

当给菌群提供不同碳、氮源时，将会在一定程度
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上影响菌群的群落结构及优势菌种类，从而影响降

解脱色效果。Sun 等[46]利用不同碳源(葡萄糖、醋酸)

共代谢菌群降解脱色偶氮染料茜素黄 R (100 mg/L)，

探讨菌群群落结构及优势菌对其响应差异情况，

结 果 表 明 当 提 供 葡 萄 糖 (1 g/L) 时 ， Citrobacter 

(29.2%)、Enterococcus (14.7%)和 Alkaliflexus (9.2%)

是优势菌种，而当提供醋酸(1 g/L)时，Acinetobacter 

(17.8%)和 Achromobacter (6.4%)则成为优势菌种，

不同种类碳源的添加导致菌群群落结构、组成及

优势菌种发生变化，从而引起菌群对茜素黄 R 降解

脱色效果的差异。 

研究发现，当向水解酸化反应器中添加不同

碳、氮源共代谢基质后，菌群群落结构和优势菌

种都呈现出较大的响应差异性[47-49]。特别地，当

蔗糖存在条件下，与未添加碳、氮源的情况相

比，不仅脱色率得到了一定的提高，而且优势菌

群拟杆菌(Bacteroidetes)和厚壁菌(Firmicutes)也得

到了强化，而它们可能在染料降解中起到重要作

用[50]。进一步采用实验室静置培养方式考察不同

碳、氮源共代谢基质作用下，菌群群落结构的响

应状况时发现，在无机碳源和有机氮源共代谢基

质存在条件下，菌群 DDMZ1 的群落结构变化幅度

较小，而糖类(尤其是果糖)共代谢基质存在条件

下，对菌群的群落结构影响较大[51]。  

5  碳、氮源共代谢降解偶氮染料的酶学作用
机制 

目前普遍认为，偶氮染料可以被细菌在好氧

和厌氧两种条件下降解。在好氧条件下偶氮染料

降解过程中，细菌利用的酶一般是特异性的偶氮

还原酶，该种特异性酶对氧气不敏感，可以在有

氧存在的条件下催化细菌对偶氮键的断裂，从而

完成偶氮染料的脱色过程 [52]。但是在好氧条件

下，相比于偶氮染料，氧气更容易获得电子，从

而阻碍偶氮键的还原作用，大大影响了偶氮染料

的脱色速率。在厌氧条件下，偶氮染料还原的研

究已经有很多报道。通常认为，偶氮染料分子在

厌氧或微氧状态下易被细菌还原[53]，而还原的机

理认为是依赖黄素酶的非特异性还原[54]。由于偶

氮分子的极性和空间位阻较大，无法进入细胞膜

内[55]，因此是通过氧化还原介体完成的还原反应[56]。

俞承志等[57]研究发现，活性黑 5 的兼氧还原过程就

是通过氧化还原介体在胞外完成偶氮键的断裂实

现脱色。 

近年来，人们利用基因工程技术，将编码偶

氮还原酶的特异性基因克隆到大肠杆菌等易于生

长且无害的菌种中，以期获得偶氮还原酶的大量

表 达 生 产 。 如 重 组 表 达 的 芽 孢 杆 菌 OY1-2 和

Xenophilus azovorans KF46F 的偶氮还原酶活性分

别提高 10−50 倍[58]。研究表明，这些基因工程菌虽

然在胞内过量表达了偶氮还原酶，但是并没有表

现出比野生菌更强的脱色能力[59]。对于磺酸取代

类偶氮染料，由于染料分子复杂的结构及其取代

基的高极性，使其很难进入细菌细胞内被偶氮还

原酶还原[60]，因此在细菌细胞内过量表达的偶氮

还原酶难以发挥作用。而有研究发现，醌类化合

物作为介体能促进偶氮染料脱色，此过程依赖于

细菌细胞膜上或细胞质内的醌还原酶，在醌还原

酶的作用下，醌类化合物被还原为相应的氢醌，

氢醌再通过纯化学的作用将偶氮染料还原使其脱

色[61]。周觅等[59]以葡萄糖作为共代谢基质，利用

细菌细胞的醌还原酶活性，选用醌类化合物作为

氧化还原介体，研究了基因工程菌 E. coli YB 对偶

氮染料的脱色，得到了目前已报道最快的细菌比

脱色速率。 

研究发现在厌氧还原过程中，碳、氮源共代

谢基质主要作为电子供体实现偶氮染料生物还

原。其中糖类、有机酸、蛋白质等有机物均能作

为氧化态化合物厌氧还原的电子供体[62]。另外，

糖类、蛋白质等有机底物水解发酵的最主要产物

乙酸、H2、丙酸等短链脂肪酸(VFAs)，也可作为

电 子 供 体 还 原 部 分 氧 化 态 污 染 物 [ 6 3 ] 。 菌 株

Shewanella aquimarina 还原偶氮染料的研究结果表 
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明，乳酸和甲酸是酸性红 27 (AR27)还原最有效的

电子供体，AR27 在 5−6 h 内的还原脱色率高达

97%以上，并能耐受高盐度条件(5% NaCl)[64]。Liu

等[65]利用菌株 Shewanella oneidensis MR-1 对偶氮

染料进行降解脱色，结果发现当以乳酸和甲酸为

电子供体时，在 10 h 内对 AR27 的还原脱色率可

分别达到 94.0%和 90.5%，然而葡萄糖、蔗糖、乙

酸、甘油、柠檬酸和水杨酸为电子供体时的还原

去除率低于 30%。由此可见，甲酸、乳酸等有机

酸是希瓦氏菌属还原偶氮染料的最有效电子供

体。而在活性污泥混合菌群中，虽然 VFAs 混合物

和丙酸均能作为酸性橙 7 (AO7)还原的电子供体，

但是以葡萄糖为电子供体时的还原速率最高[66]，

葡萄糖发酵形成还原力[NAD(P)H]是混合菌群中

AO7 快速还原的限速步骤[62]。 

综上，虽然纯菌株对偶氮染料的脱色具有良

好的效果，但是也存在一定的局限性。这是因为

纯菌株细胞内酶的种类有限，无法同时催化多种

不同结构类型偶氮染料的脱色，而混合菌群或厌

氧污泥能够打破纯菌株降解偶氮染料的局限性，

不同代谢类型的细菌具有不同的酶系种类，可通

过不同的代谢作用协同实现对不同结构的偶氮染

料的脱色[67]。研究发现，在不同共代谢基质条件

下，菌群对双偶氮染料活性黑 5 和蒽醌染料活性艳

蓝的脱色效能呈现出较大的差异 [47]。由文献可

知，宏蛋白质组学是当今发展最迅速的研究领域

之一[68]，它能使人们在细胞水平上更加直观地了

解生物群落[69]。它不仅能够反映出各个蛋白的功

能以及群落在胁迫下的响应，同时也能更好地认

识多样的微生物群落与生态系统之间复杂的相互

作用关系[70-71]。近年来，已经有一定数量关于活

性污泥样品的大规模的蛋白质组学研究证明了宏

蛋白质组学在揭示微生物群落功能、蛋白质相互

作用、生理机能和进化的分子生物学机制研究中

的巨大潜力[72-73]，今后可开展此方面相关研究。 

碳、氮源特别是复合碳、氮源条件下，细菌共

代谢降解脱色偶氮染料的作用机制较为复杂，对

其微观分子生态学作用机制、酶学作用机制以及

功能菌种和功能蛋白相互作用机制进行深入研

究，能从根本上了解其共代谢作用机理，尤其对

于混合菌群共代谢降解染料作用机理有更深入的

认识，将对于如何有效利用碳、氮源共代谢处理含

偶氮染料实际印染废水具有重要理论指导意义。 

6  结语 

细菌利用碳、氮源共代谢降解脱色偶氮染料，

共代谢基质能够有效促进细菌或菌群的降解脱色

效能。其降解脱色效果受碳、氮源种类、浓度、碳

氮源复合比例等多方面因素的影响，其中碳、氮源

种类影响最为显著。只有选择合适的单一或复合

碳、氮源共代谢基质，才能最大程度地促进细菌或

菌群对偶氮染料的降解脱色作用。由于碳、氮源特

别是复合碳、氮源共代谢基质条件下，细菌或菌群

共代谢降解脱色偶氮染料的微生物学作用机制较

为复杂，也存在较大差异。因此，今后可以开展微

观生物学、分子生态学、酶学机制、宏蛋白质组学

等方面的研究，探讨不同条件下，单一碳、氮源或

复合碳、氮源对细菌或菌群的降解脱色性能、染料

降解机理、菌群群落结构，以及功能菌种和功能蛋

白相互作用机制的影响，比较其差异性，同时可以

筛选出优势功能菌种、功能蛋白及其最佳碳、氮源

等，为进一步应用提供理论依据。 
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