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李秀颖  中国科学院沈阳应用生态研究所助理研究员，博士就读于中国科学院生

态环境研究中心环境化学与生态毒理学国家重点实验室。现从事有机氯代污染物

的微生物厌氧降解研究，注重有机卤呼吸细菌的分离与功能挖掘，有机卤呼吸细

菌和辅助菌株协同降解与修复有机氯污染研究。曾在Environmental Science and 

Technology、Microbiology Resource Announcements等期刊发表论文多篇。 
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摘  要: 脱卤单胞菌 Dehalogenimonas 是绿弯菌门 (Chloroflexi) 脱卤球菌纲 (Dehalococcoidia) 的一个属。脱卤

单胞菌属目前包含 Dehalogenimonas lykanthroporepellens、Dehalogenimonas alkenigignens 和 Dehalogenimonas 

formicexedens 这 3 个已正式命名的物种，其成员均为严格厌氧的专性有机卤呼吸细菌，利用氢气和甲酸作为电子

供体，以氯代烷烃 (例如 1,2,3-三氯丙烷、1,2-二氯丙烷和 1,2-二氯乙烷) 作为电子受体，通过介导还原性脱氯反

应获得能量进行生长。我国污染场地地下水中氯代烷烃等有机氯污染较为突出，脱卤单胞菌的产能方式使其在污

染场地原位修复中具有重要的应用价值。新近发现的 WBC-2 菌株和“Candidatus Dehalogenimonas etheniformans” 

GP 菌株可以脱氯降解某些氯代烯烃，其中 GP 菌株能够将一氯乙烯完全脱氯至乙烯，拓展了有限的一氯乙烯脱

氯菌种资源，丰富了脱卤单胞菌的生态学功能。文中围绕脱卤单胞菌属的生理生化特性、生态功能及基因组信息

·综    述· 
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进行综述，旨在为污染场地有机氯污染物的清理及工程实施提供理论指导。 

关键词: 脱卤单胞菌，有机卤呼吸，还原脱氯，生物修复 

Advances of using Dehalogenimonas in anaerobic degradation 
of chlorinated compounds and bioremediation of 
contaminated sites 

Yiru Cui1,2, Yi Yang1, Jun Yan1, and Xiuying Li1 

1 Key Laboratory of Pollution Ecology and Environmental Engineering, Institute of Applied Ecology, Chinese Academy of Sciences, 

Shenyang 110016, Liaoning, China 

2 University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China 

Abstract:  The genus Dehalogenimonas (Dhgm) is a recently discovered taxonomic group within the class Dehalococcoidia 

of the phylum Chloroflexi. To date, Dhgm consists of three formally described species including Dehalogenimonas 

lykanthroporepellens, Dehalogenimonas alkenigignens and Dehalogenimonas formicexedens. All isolates of these three Dhgm 

species are obligate organohalide-respiring bacteria. They use hydrogen and formate as electron donors and chlorinated 

ethanes (e.g., 1,2,3-trichloropropane, 1,2-dichloropropane, 1,2-dichloroethane) as electron acceptors in energy-conserving 

reductive dechlorination reaction. Chlorinated ethanes are common groundwater contaminants in China. The unique metabolic 

capacities of Dhgm strains implicate it may play important roles in site remediation. The recently reported Dhgm sp. strain 

WBC-2 and ‘Candidatus Dehalogenimonas etheniformans’ strain GP are capable of dechlorinating certain chlorinated ethenes. 

More importantly, strain GP can completely detoxify the carcinogenic vinyl chloride (VC) to ethene. These findings expand 

the diversity of microorganisms involved in the respiratory VC reductive dechlorination and improve the understanding of 

Dhgm’s ecological functions. Here, we summarize the advances in physiological and biochemical characteristics, ecological 

functions and genomic features of Dhgm, with the aim to develop effective and sustainable strategies to facilitate the 

bioremediation of chlorinated compounds contaminated sites. 

Keywords:  Dehalogenimonas, organohalide respiration, reductive dechlorination, bioremediation 

 

20 世纪 70 年代，有机氯化物对环境的持久

性污染和对人类健康的潜在危害引起人们的持续

关注，其生物降解途径和机制现已得到广泛而深

入的研究。有机氯化物 C-Cl 键的断裂主要由脱卤

酶系统主导，包括由水解脱卤酶、氧解脱卤酶和

还原性脱卤酶催化的 3 种反应机制。然而，氯取

代基引起化合物电负性的改变限制了水解脱卤和

氧解脱卤的作用，以致多氯取代化合物通过这  

两种机制断裂 C-Cl 键非常困难。另一方面，许多

受有机氯化物污染的含水层和沉积层属于厌氧环

境，厌氧条件下的还原脱氯过程显得尤为重要。

早期关于微生物还原脱氯的研究表明这一降解过

程缓慢且不彻底，并主要通过共代谢途径完成。

直到 Desulfomonile tiedjei[1]的发现开启了人们对脱

氯细菌这一类微生物以及还原脱氯降解机制的新

认识，随后不断有新的脱氯细菌种属被发现和报

道，包括脱卤拟球菌属 Dehalococcoides[2-3]、脱亚

硫 酸 菌 属 Desulfitobacterium[4] 、 脱 卤 杆 菌 属

Dehalobacter[5]、脱卤单胞菌属 Dehalogenimonas[6-7]

等，它们广泛分布于海洋、陆地等各类不同的自

然环境中。这一类脱氯细菌以有机氯化合物作为电

子受体，以氢气、甲酸或者乙酸作为电子供体，通

过还原性脱卤酶催化，以氢原子取代卤素基团的还

原脱氯反应获得生长所需的能量。类比硝酸盐呼
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吸、硫酸盐呼吸等厌氧条件下微生物获得能量的方

式，这一过程被称为“有机卤呼吸” (Organohalide 

respiration)，而这类脱氯细菌又被称为有机卤呼吸

细菌 (Organohalide-respiring bacteria)。根据有机

卤呼吸是否为脱氯细菌唯一的能量代谢方式，可

以将已被分离的菌株分为兼性和专性有机卤呼吸

细菌[8]。虽然还原性脱氯反应在热力学上理论产

能较高，但以有机卤呼吸获得能量的细胞实际生

长产率较低。研究表明，在未污染环境中专性有

机卤呼吸细菌在微生物群落中占比不高[8-9]。 

有机卤呼吸细菌对地下水、沉积物等厌氧环

境中有机氯化合物的去除具有重要作用，如脱卤

拟球菌能够优先控制污染物三氯乙烯和一氯乙烯

完全脱氯转化为无毒无害的乙烯[2]。围绕脱卤拟

球菌的生理生化特征、还原性脱卤酶功能多样性

的研究广泛而深入，以脱卤拟球菌为核心菌株开

发的 KB-1、SDC-9 等微生物菌剂已有很多修复地

下水有机氯污染的应用实例，对氯代烯烃和氯代

烷烃均有比较理想的降解效果，显示了有机卤呼吸

细菌在污染场地修复中的重要价值和潜力[10-12]。脱

卤单胞菌是近年来发现的新型专性有机卤呼吸细

菌，与脱卤拟球菌同属于绿弯菌门 (Chloroflexi) 

下的脱卤球菌纲 (Dehalococcoidia)，二者的 16S 

rRNA 基因序列相似性约为 90%，但与绿弯菌门

内其他属的进化距离较远[13-14]。许多脱卤单胞菌

菌株通过二卤消除反应进行有机卤呼吸，近年来

发现的该属中的新成员可以介导氢解脱氯反应 

(每步脱氯反应以一个质子置换一个氯离子) 并

降解包括一氯乙烯在内的多种氯代烯烃[15-16]。这

些研究结果拓展了对于脱卤单胞菌在生态功能和

有机氯污染治理领域的认识。鉴于目前对于脱卤单

胞菌的生理生化特性、降解功能以及分子机制的研

究还不够系统和深入，本文总结了脱卤单胞菌的分

离、生理生化特征、对有机氯化物的降解能力以

及基因组特征等方面的研究进展，为将脱卤单胞

菌应用于污染场地修复提供参考。 

1  脱卤单胞菌的发现及分离 

脱卤单胞菌属目前包含 3 个已正式命名的

种 ， Dehalogenimonas lykanthroporepellens[7] 、

Dehalogenimonas alkenigignens[17] 以 及

Dehalogenimonas formicexedens[18]，这 3 个物种的

模式菌株均分离自受有机氯化物污染的一个美国

超级基金场地 (Superfund site) 的地下水。其中，

D. lykanthroporepellens BL-DC-9 是第一株纯培养

下的脱卤单胞菌菌株，也是首个被报道的能够还原

脱氯 1,2,3-三氯丙烷的有机卤呼吸细菌。除以上   

3 个正式命名的种，Manchester 等在 1,1,2,2-四氯乙

烷脱氯降解富集培养物中发现能够对反式-1,2-二

氯乙烯进行还原脱氯的菌株 Dehalogenimonas  

sp. WBC-2[15] 。此外，新近报道的 “Candidatus 

Dehalogenimonas etheniformans” GP 菌株是 Yang 等

通过富集培养德国斯图加特附近罗滕贝格葡萄酒

产区没有受有机氯污染的葡萄渣堆肥中的微生物

而发现，随后由吕燕等分离获得[14,16]。目前，所

有的脱卤单胞菌菌株均是在厌氧条件下，通过在

液体培养基中进行连续梯度稀释以获得接近单细

胞培养物的绝迹稀释法  (Dilution-to-extinction) 

而分离[6,14,17-18]。将液体培养基中分离的菌株接种

至用琼脂配制的固体培养基，即使经过 2 个月的培

养也无法形成可见的菌落，表明其无法在固体表面

生长[6,17-18]。脱卤单胞菌的分离主要以氯代烷烃作

为电子受体，如 D. lykanthroporepellens BL-DC-9、

D. lykanthroporepellens BL-DC-8 以 1,2,3-三氯丙

烷，D. alkenigignens IP3-3、D. alkenigignens SBP-1

和 D. formicexedens NSZ-14菌株以 1,2-二氯丙烷进

行绝迹稀释分离[6,17-18]。此外，吕燕等以 1,1-二氯

乙烯为电子受体分离出“Candidatus Dehalogenimonas 

etheniformans” GP 菌株，是目前唯一 1 株以氯代

烯烃类化合物为电子受体分离出的脱卤单胞   

菌[14]。虽然 WBC-2 菌株也是通过降解氯代烯烃

被发现，但是目前尚未被分离。菌株生长所用的

液体培养基包含无机盐、维生素和微量矿物质等
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常规成分，以乙酸和氢气分别作为碳源和电子供

体。在稀释分离过程中常常加入氨苄青霉素和万

古霉素等抗生素以抑制其他微生物的生长。为了

维持较低的氧化还原电位，液体培养基中还需要

添加柠檬酸钛 ( )Ⅲ 、硫化钠等还原剂，随后研究

发现，添加柠檬酸钛 ( )Ⅲ  作为还原剂的培养基

比以硫化钠和 L-半胱氨酸作为还原剂的培养基更

适合脱卤单胞菌生长[17]。 

2  脱卤单胞菌的生理生化特征与功能 

脱卤单胞菌细胞呈微小的不规则球形，直径

约为 0.3–1.1 μm (图 1)，无运动性，不能形成孢子，

革兰氏染色呈阴性，耐受高浓度氨苄青霉素 (例

如 1.0 g/L) 和万古霉素 (例如 0.1 g/L)，最适生长

温度为 30 ℃[6-7,14,17-18]。D. lykanthroporepellens

和 D. alkenigignens 已分离菌株可以生长的 pH

范围是 6.0–8.0，D. formicexedens NSZ-14 菌株

可以生长的 pH 范围是 5.5–7.5[7,17-18]。另外，     

D. lykanthroporepellens BL-DC-9 菌株可耐受高达

2% (W/V) 的NaCl盐度，而D. formicexedens NSZ-14

菌株和 D. alkenigignens IP3-3 菌株可分别在 NaCl

盐度 0.1%和 1%的培养基中生长，当 NaCl 浓度达

到 2%时无法生长[7,17-18]。不同种间的脱卤单胞菌

的胞内脂肪酸成分存在一定差异，但主要成分类

似。D. lykanthroporepellens BL-DC-9 胞内主要脂

肪酸按含量由高到低依次为 C18:1ω9c>C16:1ω9c> 

C16:0>C14:0；D. alkenigignens IP3-3 为 C18:1ω9c> 

C16:0>C14:0>C16:1ω9c；D. formicexedens NSZ-14 为

C18:1ω9c>C14:0>C16:0
[7,17-18]。 

脱卤单胞菌已正式命名的 3 个种均能对多种

C2-C3 氯代烷烃进行还原脱氯，包括 1,2,3-三氯丙

烷、1,2-二氯丙烷、1,1,2,2-四氯乙烷、1,1,2-三氯

乙烷和 1,2-二氯乙烷。它们介导的还原脱氯反应

为二卤消除，即在相邻碳原子上去除两个卤素基

团并同时形成碳-碳双键，可将 1,2-二氯乙烷和

1,2-二氯丙烷分别转化为无毒的终产物乙烯和丙

烯，将 1,1,2-三氯乙烷转化为一氯乙烯、1,1,2,2-

四氯乙烷转化为二氯乙烯、1,2,3-三氯丙烷转化为

烯丙基氯[7,17-18]。脱卤单胞菌在利用不同有机氯化

物时显示出一定的偏好性，当培养体系中同时存

在 1,1,2-三氯乙烷、1,2-二氯乙烷和 1,2-二氯丙烷

时 ， D. lykanthroporepellens BL-DC-9 菌 株 和    

D. alkenigignens IP3-3 菌株均先利用 1,1,2-三氯乙

烷进行还原脱氯，待 1,1,2-三氯乙烷浓度较低时才

开始降解另外 2 种氯代烷烃[19]。这 3 个种的脱卤

单胞菌菌株不能利用仅含有 1 个氯取代基的氯代

烷烃类 (如 1-氯丙烷、2-氯丙烷)、一个碳原子上

有多个氯取代基但相邻碳原子上无氯取代基的氯 

 

 
 
图 1  脱卤单胞菌的扫描电镜图片[14,20-21] 
Fig. 1  Scanning electron microscopy images of several Dehalogenimonas isolates[14,20-21]. Bar scale=0.5 μm.  
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代烷烃类 (如 1,1-二氯乙烷、1,1,1-三氯乙烷) 以

及氯代甲烷类 (如二氯甲烷、三氯甲烷、四氯化

碳) 有机氯。已分离的脱卤单胞菌菌株只能以氢

气和甲酸盐作为电子供体。乙酸盐、丙酸盐、丁

酸盐、乳酸盐、丙酮酸盐、果糖、葡萄糖、乳糖、

甲醇、乙醇、甲乙酮、柠檬酸盐、富马酸盐、苹

果酸盐、琥珀酸盐或酵母提取物都不能单独作为

电子供体支持其生长[7,17-18]。 

脱卤单胞菌菌株对含除氯以外其他卤素 (如

氟、溴)取代基化合物的脱卤还原研究还很有限，

已有研究表明，D. lykanthroporepellens BL-DC-9

菌株可以将 1,2-二溴乙烷、1,2-二溴丙烷分别还原

脱卤为乙烯和丙烯，同时释放出无机溴离子[22]。

越来越多的证据表明，脱卤单胞菌除了能以二卤

消除方式进行还原脱卤反应，还具有其他代谢和

系统发育多样性，且可以通过氢解的方式降解其

他类型的有机氯化物。例如，Manchester 等报道

了富集培养物 WBC-2 中 1 株新型脱卤单胞菌 

(GenBank 登录号：JQ599651) 通过将反式-1,2-二

氯乙烯还原脱氯为一氯乙烯的过程进行自身生

长，其 16S rRNA基因序列与 D. lykanthroporepellens 

BL-DC-9 菌株和 D. alkenigignens IP3-3 菌株分

别有 96.6%和 96.5%的相似性 [15]。Leitner 等通

过单体同位素分析技术发现富集培养物中的未

知脱卤单胞菌参与四氯乙烯脱氯还原到乙烯的

过程 [23]。Yang 等在没有受到有机氯污染的葡萄

渣堆肥中发现并分离 1 株可以脱氯降解一氯乙

烯等多种氯乙烯的新型脱卤单胞菌“Candidatus 

Dehalogenimonas etheniformans” GP 菌株[16]。这

一发现尤其值得关注，以往只有脱卤拟球菌属的

一些菌株才能将生物毒性极强的一氯乙烯完全还

原至乙烯。除一氯乙烯外，GP 菌株还能够将三氯

乙烯的氯取代基逐个脱除，生成二氯乙烯和一氯

乙烯，最后完全脱氯至无毒的乙烯[24-25]。脱卤单

胞菌还可以进行氯代苯的还原脱氯，Wang 等通过

分析可对多氯联苯混合物 Aroclor 1260 进行脱氯

的富集培养物发现，Aroclor 1260 发生脱氯降解

的同时其中的脱卤单胞菌 CG3 菌株的 16S rRNA

基因 (GenBank 登录号：JQ990328) 拷贝显著增

加，这为脱卤单胞菌也可以参与多氯联苯的脱氯

提供了有力证据。在 Qiao 等建立的可将 1,2,4-三

氯代苯脱氯降解为苯的富集培养体系中，新型脱

卤单胞菌可能是对 1,2,4-三氯代苯和 1,2-/1,3-二氯

代苯异构体进行脱氯还原降解的主要菌株[26]。从

以上研究可以看出，脱卤单胞菌对氯代脂肪烃和

氯代芳香烃均具有脱氯功能，其分离纯化工作有

待进一步开展，以更加深入研究其代谢及功能的

多样性，扩大其生态功能的范畴。 

3  脱卤单胞菌基因组特征及脱卤酶 

以来自绿弯菌门  (Chloroflexi)、厚壁菌门 

(Firmicutes) 及变形菌门 (Proteobacteria) 的 31 株典

型有机卤呼吸细菌和脱卤单胞菌进行基于 16S rRNA

基因序列的系统发育分析。使用 MEGA X 软件中

MUSCLE 算法对比多个 16S rRNA 基因序列，

neighbour-joining 方法构建系统发育树，并以

jukes-cantor 分析 (1 000 次重复) 校正[27-30]，结果

如图 2 所示。脱卤单胞菌属与同样来自绿弯菌门

脱卤球菌纲的脱卤拟球菌属及多氯联苯降解菌

“Dehalobium chlorocoercia” DF-1 菌株[31]进化距

离较近，脱卤单胞菌各菌株与 Dehalococcoides 

mccartyi 195 菌株的相似性为 90%–91%；与非绿

弯菌门其他属的有机卤呼吸细菌的进化距离均较

远，序列相似性低于 75%。 

脱卤单胞菌基因组高度精简，大部分的管家

基 因 只 有 一 个 拷 贝 。 D. lykanthroporepellens 

BL-DC-9 菌株、D. alkenigignens IP3-3 菌株、    

D. alkenigignens BRE15M 菌株、D. formicexedens 

NSZ-14 菌 株 、 “Candidatus Dehalogenimonas 

etheniformans” GP 菌株及 Dehalogenimonas sp. 

WBC-2 菌株[18,20-21,32-34] 6 个已经完成测序的菌株

基因组基本信息如表 1 所示。脱卤单胞菌的环状 
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图 2  基于 16S rRNA 基因序列的脱卤单胞菌系统发育树 
Fig. 2  Phylogenetic comparison based on 16S rRNA gene sequences of strains from Dehalogenimonas and 
representative organohalide-respiring bacteria from the phyla Firmicutes, Chloroflexi and Proteobacteria. Numbers in 
parentheses: GenBank accession number; Numbers in branch points: branch support values; Bar length=0.05: nucleotide 
divergence between sequences. 

 
表 1  脱卤单胞菌基因组特征 
Table 1  Genomic features of Dehalogenimonas 

Strains Genome size (Mb) 
DNA G+C 

content (mol%)
Protein 

coding genes 
rdhA rdhB

D. lykanthroporepellens BL-DC-9 1.69 55.0 1 720 25 6 

D. alkenigignens IP3-3 1.85 55.9 1 936 29 3 

D. alkenigignens BRE15M 1.65 56.3 1 795 31 8 

D. formicexedens NSZ-14 2.09 54.0 2 165 25 6 

Dehalogenimonas sp. WBC-2 1.72 49.0 n.d. 22 1 

“Dehalogenimonas etheniformans” GP 2.07 51.9 2 006 50 4 
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染色体长度为 1.65–2.09 Mbp，不含质粒，基因组

G+C 含量为 49.0–56.3 mol%，这些数据略大于脱

卤拟球菌的基因组 (基因组大小为 1.27–1.52 Mb，

G+C 含量 46.9–48.9 mol%[35])。D. lykanthroporepellens 

BC-DL-9、D. alkenigignens IP3-3、D. formicexedens 

NSZ-14、“Candidatus Dehalogenimonas etheniformans” 

GP 菌株的基因组都包含至少 47 个 tRNA 基因，

包含编码所有 20 种常见氨基酸和不常见氨基酸

硒代半胱氨酸的密码子及单拷贝的 5S、16S、23S 

rRNA 基因。从脱卤单胞菌中鉴定出的基因组特

异性基因包括编码转座酶、限制性核酸内切酶、

乙酰基转移酶、渗透酶、还原酶、氢化酶和脱卤

酶的基因，且其中一些涉及插入序列  (Insertion 

sequence) 转座元件。氢化酶基因与有机卤呼吸细

菌利用电子供体的能力相关，脱卤单胞菌基因组

上编码氢化酶基因簇 hypABCDEF、多个[Ni-Fe]

氢化酶基因和镍依赖性氢化酶基因。氢化酶负责

催化 H2 转化为 H+释放出电子。目前对于脱卤单

胞菌由电子供体到电子受体的电子传递过程研

究 较 少 ， 最 新 的 研 究 表 明 D. alkenigignens 

BRE15M 菌株的还原性脱卤酶复合物中，两个吸

氢型氢化酶亚基 (HupL 和 HupS) 组成电子输入

模块 HupLS，催化由 H2 生成 H+的反应，电子经

铁硫蛋白 HupX 和具有钼蝶呤结合基序的氧化还

原蛋白亚基  (OmeA、OmeB) 传递至还原性脱  

卤酶[32]。 

除氢气外，已知脱卤单胞菌纯培养菌株能够

利用甲酸盐作为电子供体，这是由于其基因组上

编码了含硒代半胱氨酸的甲酸脱氢酶  (Formate 

dehydrogenase) 基因。甲酸脱氢酶这一基因最  

初注释于 D. formicexedens NSZ-14 菌株的基因

组，随后在 D. lykanthroporepellens BL-DC-9、      

D. alkenigignens IP3-3 和“Candidatus Dehalogenimonas 

etheniformans” GP 菌株的基因组中也发现了其同

源基因，由这些同源基因预测出的氨基酸序列与

NSZ-14 菌株具有 66.0%–90.7%的相似性[18,34]。脱

卤拟球菌也含有该基因的同源基因，然而，这些

同源基因的氨基酸序列与 NSZ-14 菌株的一致性

较低 (52%–53%)，在关键位置上编码硒代半胱氨

酸的密码子被编码丝氨酸的密码子所取代，这一

特征可能是脱卤拟球菌菌株无法利用甲酸盐作为

电子供体的原因[36]。D. formicexedens NSZ-14、

D. alkenigignens IP3-3 及 D. lykanthroporepellens 

BL-DC-9 等菌株基因组中均存在完整的与硒代半

胱氨酸合成和插入相关的操纵子 (selCDAB)[18,20-21,34]。 

已测序的脱卤单胞菌基因组中含有 22–52 个

编码还原性脱卤酶 (Reductive dehalogenase) A 亚

基的同源基因 (rdhA)。在所有已知的有机卤呼吸

细菌的还原性脱卤酶基因中，完整且具有功能的

rdhA基因常与编码具有跨膜螺旋的疏水性膜锚定

蛋白 (RdhB，约 90 aa) 的基因 rdhB 相邻，两者

以 rdhAB 操纵子的组织形式共转录，其编码的蛋

白质 (RdhA，约 500 aa) 在 N 端含有双精氨酸转

位 (Tat) 跨膜信号序列，在 C 端含有两个铁硫簇

结合序列 [9,35,37-47]。然而与其他有机卤呼吸细菌

相比，脱卤单胞菌基因组上的大多数 rdhA 基因

都缺乏同源的膜锚定蛋白基因 rdhB (表 2)。以     

D. lykanthroporepellens BL-DC-9 菌株为例，其基

因组上共注释出了 25 个 rdhA 基因，包括 17 个完

整的 rdhA 基因和 8 个缺少双精氨酸序列或基本上

被截短的 rdhA 基因，完整的 rdhA 中仅有 6 个与

同源的 rdhB 相邻[21,48]。目前普遍认为 RdhB 蛋白

起到协助脱卤酶转运到细胞质膜外的作用。但脱

卤单胞菌 GP 表达的一些 RdhA 被预测拥有一个

Sec 信号肽和跨膜区域，表明可能并非所有的

RdhA 蛋白都需要 RdhB 协助来发挥催化活性[16]。

缺乏 RdhB 的 RdhA 能否发挥催化活性，或者单

个 RdhB 是否可能协助多个 RdhA 的跨膜转运，

以及 RdhA 与细胞质膜相互作用的机理还有待进

一步研究。 

目前在脱卤单胞菌中仅鉴定出了 3种还原性

脱卤酶，DcpA 以二卤消除反应将 1,2-二氯丙烷
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脱 氯 为 丙 烯 [49] ； TdrA 通 过 氢 解 反 应 将 反       

式-1,2-二氯乙烯脱氯为一氯乙烯[33]；CerA 通过氢

解反应将一氯乙烯脱氯为乙烯[16] (表 2)。最初于

D. lykanthroporepellens BL-DC-9 菌株基因组上编码

DcpA 的 dcpA 基因，也存在于 Dehalococcoides 

mccartyi KS 菌株和 RC 菌株中 (序列相似性分别

为 95%和 92%)[50]。在 BL-DC-9 菌株的基因组上，

dcpA (位点标签 Dehly_1524) 是仅有的 6 个完整

且与 rdhB 基因相邻的 rdhA 基因之一。随后在     

D. alkenigignens IP3-3、D. formicexedens NSZ-14

等脱卤单胞菌的基因组上也注释出了高度同源 

(序列相似性 92%–96%) 的 dcpA 基因[18,20]。许多

环 境 样 品 和 富 集 培 养 中 也 都 可 以 检 测 出 与     

D. lykanthroporepellens BL-DC-9 菌株 dcpA 基因

高度同源  (序列相似性 91%–93%) 的序列，表

明 dcpA 或 DcpA 是可以指示 1,2-二氯丙烷发生

脱氯降解的生物标志物，用于 1,2-二氯丙烷原位

生物修复的监测 [40,49,51-52]。TdrA 是在脱卤单胞

菌 WBC-2 菌株中鉴定出的将反式-1,2-二氯乙烯

脱 氯 为 一 氯 乙 烯 的 还 原 性 脱 卤 酶，与来自

Dehalococcoides mccartyi FL2 菌株的可降解多种

氯代烯烃的 TceA (GenBank 登录号：AY165309.1)

序列的相似度为 74.6%。在此之前所报道的脱卤

单胞菌都只能以二卤消除方式对氯代烷烃进行脱

氯，这一发现证明了其也可以通过氢解的脱氯方

式利用氯代烯烃。但通过分析 tdrAB 操纵子所处的

基因岛性质推断 tdrAB 操纵子是通过横向基因迁移

获得的[33]。CerA 是在“Candidatus Dehalogenimonas 

etheniformans” GP 菌株中鉴定出的一氯乙烯还原

性脱卤酶，与同样具有一氯乙烯还原功能的 TceA、

BvcA (GenBank 登录号：AAT64888) 及 VcrA 

(GenBank 登录号： WP_012882535) 分别具有

83.3%、56.1%和 49%的蛋白序列相似性[16]。菌株

GP 可以降解包括剧毒的一氯乙烯在内的多种氯

乙烯化合物。综上所述，脱卤单胞菌基因组中的

大量未得到生化鉴定的还原性脱卤酶基因资源还

有待进一步挖掘。 

4  脱卤单胞菌的环境分布及对污染场地

修复的应用前景 

脱卤单胞菌的多样性分布显示出其重要的生

态作用[13,53-56]，对从美国和澳大利亚 111 个有机

氯污染场地收集的 1 173 个地下水样品的分析发

现，脱卤单胞菌 16S rRNA 基因被频繁检出，在

65%的样品中其 16S rRNA 基因拷贝数超过脱卤

拟球菌[16,57]。越来越多的研究表明，脱卤单胞菌

是受污染含水层中介导有机氯化物还原脱氯反应

的重要种群，其潜力也许远远超过我们目前所知。

以往有机氯污染场地修复的研究总是将脱卤拟球

菌的 16S rRNA 基因以及相关脱卤酶基因 tceA、

vcrA 和 bvcA 作为指导和决策修复的重要生物标

志物[58]。但在实际修复中会出现一氯乙烯消失但

并未检测到脱卤拟球菌相关标志物出现和增加的

情况。除了非生物和好氧氧化作用[59-60]，脱卤单

胞菌的发现表明，自然界中更广泛多样的有机卤

呼吸细菌参与了氯代烷烃、氯代芳香烃以及氯代

烯烃，特别是一氯乙烯的厌氧代谢和解毒过程。因

而，有必要增加脱卤单胞菌的生物标记基因作为微

生物还原脱氯过程驱动污染物去除的依据。已 

 
表 2  脱卤单胞菌还原性脱卤酶及其功能 
Table 2  The reductive dehalogenases characterized in Dehalogenimonas 

Name Reactionsa Molecular weight (kDa) GenBank accession number References 

DcpA 1,2-DCP→Propene 53.81 WP_013218938 [49] 

TdrA tDCE→VC 64.06 AKG53095 [33] 

CerA VC→Ethene 61.96 QNT77188.1 [16] 
a: 1,2-DCP: 1,2-dichloropropane; tDCE: trans-1,2-dichloroethene; VC: vinyl chloride. 
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有研究脱卤单胞菌的富集培养与分离大多取样于

有机氯污染场地中，而“Candidatus Dehalogenimonas 

etheniformans” GP 菌株的分离表明，未受有机氯

化物污染的环境中也存在脱卤单胞菌生物资源。

对一些人为干扰少的环境样品的 16S rRNA 基因

测序发现，比较原始的北极湖泊以及贝加尔湖的

光层 (0–25 m) 和近底区 (1 465–1 515 m) 均发

现了脱卤单胞菌 16S rRNA 基因序列[61-62]。进一步

证明除了降解人为产生的有机氯污染物，脱卤单胞

菌在自然界的卤素循环中也发挥着重要作用[54]。 

脱卤单胞菌的另一个重要特征是具有降解高

浓度氯代烷烃的能力。D. lykanthroporepellens 

BL-DC-9、D. alkenigignens IP3-3 和 D. formicexedens 

NSZ-14 菌株可耐受并脱氯降解浓度分别高达  

8.7 mmol/L、4.0 mmol/L 和 3.5 mmol/L 的 1,1,2-三

氯乙烷，这对修复受到有机氯严重污染的土壤和

地下水有着重要意义[63]。Chen 等的应用性研究表

明，将可发酵糖浆废液和碳酸氢钠缓冲剂注入地

下水，采用定量聚合酶链式反应方法进行检测，

脱卤单胞菌 16S rRNA 基因拷贝数增加超过   

100 倍，同时 1,1,2-三氯乙烷和 1,2-二氯乙烷浓度

显著降低[13]。Schmitt 等以乳化植物油 (EVO) 和

乳酸作为生物刺激性底物，接种脱卤单胞菌实现

了对 1,2,3-三氯丙烷污染场地的生物强化修复[64]。

这些研究表明，在修复多氯代烷烃污染地下水的

应用中，脱卤单胞菌适用于通过发酵以产生其电

子供体 H2 的生物刺激和生物强化两种通用修复

方式。还有研究利用地下水再循环系统，在提高

电子供体浓度的同时，降低竞争性电子受体 (如

硫酸盐) 和特定抑制剂 (如氯仿) 的浓度，使脱卤

单胞菌 16S rRNA 基因拷贝数增加 2–3 个数量级，

有效减少其他微生物过程对有机卤呼吸过程的竞

争，从而提高修复效率[65]。 

有关脱卤单胞菌纯培养和富集培养的研究已

经表明它们可以利用不同类型的有机氯化物，在

有机氯污染场地的原位修复中具有很大潜力。同

时，脱卤单胞菌还能与其他有机卤呼吸细菌联合

对难降解有机氯化物进行彻底的脱氯降解。如

Qiao 等建立的可将 1,2,4-三氯苯脱氯降解为苯的

富集培养体系中，脱卤单胞菌利用 1,2,4-三氯代苯

和 1,2-/1,3-二氯代苯异构体进行单脱氯，脱卤杆

菌 Dehalobacter 则进一步对生成的 1,4-二氯苯和

一氯苯进行脱氯降解，最终将氯离子全部脱除[26]。

这些结果启发我们在进行场地修复中，除脱卤拟

球菌标志物外，还需要监测包括脱卤单胞菌在内

的更广谱的有机卤呼吸细菌标志物，从而更加准

确地指导和评价修复进程。 

目前脱卤拟球菌菌剂的商业化开发和应用案

例已有较多报道[58,66]，而脱卤单胞菌与脱卤拟球

菌进化距离最近，并且具有重要的生态功能，其

对污染环境有机卤化物降解的贡献还没有得到充

分认识。脱卤单胞菌的大量疑似还原性脱卤酶仍

未得到生化鉴定，今后的研究需要进一步发掘脱

卤单胞菌的还原性脱卤酶基因资源，开发适合脱

卤单胞菌的生化、遗传及分子生物学工具以阐明

这些还原性脱卤酶的功能及底物范围，增加用于

监测污染场地有机氯降解进程的生物标志物。未

来对脱卤单胞菌的生理生化性质及基因组信息还

需要进行深入的研究，拓展有机氯化物降解微生

物的菌种资源，从而发展绿色高效的修复有机氯

污染场地的生物技术。 
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