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摘  要：卤代有机化合物(halogenated organic compounds, HOCs)因其潜在的毒性、环境持久性及生

物富集性而备受关注。海洋环境是 HOCs 重要汇集地，不仅累积了大量人工合成的 HOCs，还包含

多种天然产生的 HOCs。微生物驱动的厌氧还原脱卤过程是 HOCs 污染治理的重要方法，其中有机

卤化物呼吸细菌(organohalide-respiring bacteria, OHRB)在HOCs的生物修复和地球化学循环过程中

发挥着核心作用。本文概述了海洋环境中 HOCs 的来源、分布、微生物厌氧还原脱卤机制，以及

已分离的 OHRB 和还原脱卤酶的研究进展，旨在为海洋环境中 HOCs 的生物修复提供参考，并为

厘清海洋环境中卤素的生物地球化学循环过程提供理论基础。此外，本文还探讨了海洋和陆地脱

卤菌的特性差异及其潜在联系，以阐明它们在不同生态系统中的环境适应性及其进化起源。 
关键词：卤代有机化合物；海洋环境；有机卤化物呼吸细菌；还原脱卤酶 
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Abstract: Halogenated organic compounds (HOCs) have gained increasing attention due to 
their potential toxicity, environmental persistence, and bioconcentration. The marine 
environment is a major source and sink of HOCs, not only accumulating large amounts of 
anthropogenic HOCs but also containing a wide range of naturally produced HOCs. Microbial 
reductive dehalogenation is a key strategy for the remediation of HOCs pollution, in which 
organohalide-respiring bacteria (OHRB) play a pivotal role in the bioremediation and geochemical 
cycling of HOCs. This article provides an overview of the sources and distribution of HOCs in the 
marine environment as well as the mechanisms of reductive dehalogenation by anaerobic 
microorganisms. It systematically reviews the research progress in reductive dehalogenating 
bacteria that have been isolated from the marine environment and the reductive dehalogenases, 
aiming to provide a reference for the bioremediation of HOCs in the marine environment and 
lay a theoretical foundation for clarifying the biogeochemical cycle of halogens in the marine 
environment. Additionally, this article explores the differences in the properties of marine and 
terrestrial dehalogenating bacteria and their potential connections, which are important for 
elucidating their evolution and environmental adaptation in different ecosystems. 
Keywords: halogenated organic compounds (HOCs); marine environment; organohalide-respiring 
bacteria; reductive dehalogenase 
 
 

卤 代 有 机 化 合 物 (halogenated organic 
compounds, HOCs)，是指含有氟、氯、溴或碘

等卤族元素的有机化合物，因其独特的化学性

质而被广泛用于工农业领域中 [1]。尽管许多

HOCs 的生产和使用已逐渐受到限制，但由于

它们具有环境持久性、难降解性和三致效应等

特性，一旦释放到环境中，会在多种环境介质

(水体、沉积物和生物体)中长期累积[2]。这不仅

对陆地、海洋生态系统造成严重的环境风险，

还会对人类健康构成威胁 [3-5]。海洋环境是

HOCs 的重要源与汇，这些化合物在海洋环境

中的来源多样，既源自工农业生产、海上渔业

等人类活动产生的 HOCs，也包括海洋生物和

非生物过程合成的天然 HOCs[6-8]。然而，我们

对 HOCs 在海洋环境中的来源与分布系统认识

存在不足。因此，有必要整理 HOCs 在海洋环

境中的来源与分布特征，这对于揭示 HOCs 在

海洋中的环境行为具有重要意义。 
微生物驱动的厌氧还原脱卤是海洋环境中

HOCs 降解和转化的重要过程，并且微生物对
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HOCs 的还原脱卤作用是利用还原脱卤酶

(reductive dehalogenase, RDase)介导实现的[9]。

自 20 世纪 80 年代发现海洋沉积物中的微生物

能够对溴酚进行厌氧脱溴作用以来，我们对海

洋脱卤菌的认识不断深化[10]。现有研究表明，

还原脱卤过程和脱卤微生物在海洋环境中普遍

存在[11-15]。同时，在海洋冷泉区域还发现了丰

富的脱卤微生物资源和新颖的脱卤酶基因[16]。

此外，海洋脱卤菌与陆地脱卤菌之间可能存在

代谢机制和生态功能上的相似性[17]。然而，目

前大部分已获得脱卤菌及其富集培养物都是来

自陆地或淡水环境，关于海洋环境中厌氧还原

脱卤菌的功能特性及其环境适应性等相关研究

较少，并且缺乏系统认识[18]。因此，总结现有

的海洋脱卤菌/脱卤培养物的生理特性、代谢途

径、生长环境、电子受体以及与其他生物地球

化学过程的耦合作用，这对于挖掘新的海洋脱

卤菌、揭示它们在生态系统中的作用，以及探

索其与陆地脱卤菌之间的潜在联系都具有重要

意义。 
本文综述了海洋环境中 HOCs 的来源、分

布及微生物驱动还原脱卤过程的研究进展，系

统总结了海洋脱卤菌/菌群的降解特性，以及与

之相关的脱卤酶和脱卤酶基因的研究现状；探

讨了海洋脱卤菌与陆地脱卤菌在代谢特征和

生态功能上的相似性与差异。此外，本文还提

出了一系列针对性的建议，旨在促进海洋脱卤

微生物资源的进一步开发和应用，为实现海洋

环境中 HOCs 的有效管理和生物修复提供科学

依据。 

1  海洋环境中 HOCs 的来源与

分布 
1.1  HOCs 的来源 

在海洋中，HOCs 的来源可归纳为两大类：

人为来源和天然来源[19-20] (图 1)。人为来源包括

工农业生产排放、海上渔业、船舶交通及海上

石油开采等活动[21]。除了地表径流和直接排放，

某些挥发性/半挥发性 HOCs 还可以经过远距离

大气传输到海洋上空，再通过干沉降(以颗粒态

形式)以及水-空气界面交换(以气态形式)的方

式进入海洋[22]。海洋环境中的部分 HOCs 会在

生物体内蓄积，在食物链中产生生物放大效应，

对海洋生物和人类健康构成潜在风险[23]。最终，

HOCs 会沉降至海底或经海洋生物蓄积后随其

死亡分解重新回到环境中。 
除了人类活动产生的 HOCs，海洋环境本

身蕴含着丰富的天然有机卤化物(图 2)。目前，

已发现超过 8 400 种天然有机卤化物，而海洋

环境是天然有机卤化物最大的来源[24]。例如，

海洋中的藻类和海绵能产生多种 HOCs，如溴

仿、溴酚等，可作为化学防御剂对抗捕食者[25-26]。

此外，海洋微生物在分解有机物的过程中也可

能产生 HOCs，如弯孢菌(Curvularia inaequalis)
在分解木质素时，可能会通过氧化还原反应产

生活性氯，进而与木质素的芳香环发生反应，

形成 HOCs[27]。除了生物卤化过程，各种非生

物过程，如光化学反应、火山活动等也可以产

生 HOCs[28-29]。 

1.2  HOCs 的分布特征 
截至目前，HOCs 已在海水、沉积物及海洋

生物等多种环境介质中被检测到[30-32]，其分布范

围广泛，包括河口[33]、沿海地区[34]、深海乃至极

地区域[35]。例如，在印度洋表层沉积物中，有机

氯农药(organochlorine pesticides, OCPs)、多氯联

苯(polychlorinated biphenyls, PCBs)和多溴联苯醚

(polybrominated diphenyl ethers, PBDEs)等 HOCs 被
检出，其中 OCPs 总浓度最高，为(1 051±305) pg/g，
这可能与东印度洋周围的发展中国家对 OCPs 的

广泛生产和使用有关[36]；北冰洋的沉积物中也 
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图 1  海洋环境中 HOCs 的来源(改自参考文献 Liu 等[11]) 
Figure 1  Sources of HOCs in the marine environment (modified from reference by Liu et al[11]). 
 

 
 
图 2  人为和天然来源的 HOCs   A：1–3 是人工合成的卤代芳香族化合物，4–6 是人工合成的卤代脂

肪族化合物；B：7–10 是天然合成的卤代芳香族化合物。 
Figure 2  HOCs of synthetic and natural origin. A: 1–3 are synthetic halogenated aromatic compounds, 4–6 are 
synthetic halogenated aliphatic compounds; B: 7–10 are naturally synthesized halogenated aromatic compounds. 
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发现了全氟和多氟烷基物质 (perfluorinated and 
polyfluoroalkyl substances, PFAS)、OCPs、PCBs
等多种 HOCs[37]。另外，在海洋最深处，人为来

源的 HOCs 同样广泛存在。Cui 等[38]发现海洋

表层的 HOCs 可以通过食物网抵达西太平洋深

海沟；Dasgupta 等[39]在马里亚纳海沟的沉积物

中也检测到 PCBs、PBDEs，其中，PCBs 的总浓

度为 931–4 195 pg/g，甚至高于其他较浅的海域。

这些研究表明 HOCs 在海洋环境中分布广泛，进

一步凸显了 HOCs 污染问题的复杂性和全球性。 
在之前的工作中，我们探讨了典型卤代有

机污染物 PCBs 和新型卤代有机污染物多卤代

咔唑 (polyhalogenated carbazoles, PHCZs)在海

洋中的分布特征；通过对杭州湾、南海和南极

沉积物中的 PCBs 进行分析，我们发现在人类

活动较少的南极洲地区的沉积物中 PCBs 浓度

最高，这表明 PCBs 更容易在寒冷的海洋环境

中沉淀和积累；高氯代 PCBs 通常具有更高的

分子量和较低的挥发性，这导致它们在环境中

的迁移能力较弱，倾向于在其来源附近沉积；

相比之下，低氯代 PCBs 由于挥发性好，能够

在大气中远距离传输，并通过大气沉降进入海

洋；因此，南极海洋沉积物中高氯代 PCBs 占

优势，这可能与当地的动物尸体分解、南极科

考站活动以及日益增加的旅游活动有关；而南

海沉积物中低氯代 PCBs 占优势，可能是低氯

PCBs 通过大气沉降进入海洋的结果[40]。我们还

研究了来自典型港口城市(舟山)不同环境样本

的 PHCZs 分布特征，结果揭示了不同介质中

PHCZs 的组成特征、植物中 PHCZs 的独特生物

积累途径及海洋沉积物中 PHCZs 的潜在来源[41]。

此外，我们首次调查了 PHCZs 在西太平洋开阔

海域的空间分布特征，发现 PHCZs 广泛存在于

相关区域水体和沉积环境中，并且可能通过生

物泵在海洋中进行垂直迁移[42]。 

2  海洋环境中的厌氧还原脱卤菌

及其降解机制 
2.1  微生物厌氧还原脱卤机制 

微生物在厌氧环境中以氢气或甲酸、乙酸

等小分子有机酸作为电子供体，将 HOCs 作为

电子受体，通过电子传递进行还原脱卤反应并

获得自身生长代谢所需能量的这一过程称为有

机卤呼吸(organohalide respiration, OHR)，这类微

生物被称为有机卤化物呼吸细菌(organohalide- 
respiring bacteria, OHRB)[43]。根据有机卤呼吸

是否为 OHRB 唯一的能量代谢方式，可以将已

分离的菌株分为兼性和专性 OHRB[44]。大多数

兼性 OHRB 的电子传递方式为醌依赖型电子传

递，而专性 OHRB 的电子传递方式为非醌依赖

型电子传递[14] (图 3)。例如，在兼性 OHRB 脱

亚硫酸杆菌属(Desulfitobacterium)中，通过醌库

和 RDase 进行电子传递过程；而在专性 OHRB
脱卤拟球菌属(Dehalococcoides)主要是依赖于铁

硫簇钼酶簇代替醌将电子传递至 RDase[45-46]。 

2.2  还原脱卤酶 
还原脱卤酶(reductive dehalogenase, RDase)

是一类包含类咕啉辅因子和 Fe-S 簇的结构依赖

型酶，在 HOCs 的还原脱卤过程中发挥关键性

作用[47]。如图 3 所示，大多数 RdhA 蛋白中具

有 2 个保守特征，即 N-末端的双精氨酸转移

(twin-arginine translocation, TAT)信号基序和 C-末
端的 2 个 Fe-S 簇[48]。RDase 可以根据它们的结

构特征以及其与细胞膜的连接方式被分为以下

三类：原型呼吸型 RDase (具有 TAT 信号肽、

RdhA 和 RdhB)、跨膜呼吸型 RDase (缺少 TAT
信号肽和 RdhB，RdhA 通过 N-末端的跨膜螺旋结

构直接连接至膜)和分解代谢型 RDase (不连接

呼吸链，将 HOCs 作为碳源与能源进行还原脱

卤)[16,49]。Liu 等[48]在分离自海洋海绵的嗜海绵脱 
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图 3  有机卤化物呼吸细菌电子传递链示意图   A：醌依赖型电子传递链，H2ase：氢化酶；MK/MKH2：

甲基萘醌类；RdhA/B：还原脱卤酶。B：非醌依赖型电子传递链，HupL/HupS/HupX：氢化酶；CISM：

铁硫簇钼酶簇；RdhA/B：还原脱卤酶。 
Figure 3  Diagram of the electron transport chains in organohalide-respiring bacteria (OHRB). A: 
Quinone-dependent electron transport chain, H2ase: Hydrogenase; MK/MKH2: Menaquinones; RdhA/B: 
Reductive dehalogenase. B: Non-quinone-dependent electron transport chain: HupL/HupS/HupX: 
Hydrogenase; CISM: Complex iron-sulfur molybdoenzyme; RdhA/B: reductive dehalogenases A/B. 
 
硫月牙形菌(Desulfoluna spongiiphila)中发现了一

种新型呼吸型 RDase，具有 TAT 信号肽结构，

并且其表现出明显的底物选择性(其可使溴苯酚

和碘苯酚脱卤，但不使氯苯酚脱卤)。Payne 等[50]

在太平洋硝酸盐还原菌(Nitratireductor pacificus) 
pht-3B 中发现一种分解代谢型 RDase (NpRdhA)，
其 N-末端缺少 TAT 结构，并且其基因簇也缺少

RdhB，它偏好催化溴代化合物，例如 3,5-二
溴-4-羟基苯甲酸(3,5-dibromo-4-hydroxybenzoic 
acid)。此外，Han 等[16]通过对冷泉沉积物样本

的宏基因组分析发现了 RDase 的一个新的分

支，该进化分支在结构上包含 RdhB 和 N-末端

的跨膜螺旋结构，结合了原型呼吸型和跨膜呼

吸型 RDase 的结构特征。这些研究表明不同类

型的 RDase 具有不同的底物偏好性，并且海洋

环境中可能存在其他新型的 RDase。 
由于脱卤菌难以获得足够的生物量、对氧

的敏感性及 HOCs 的低水溶性，直接从脱卤菌

中纯化 RDase 较为困难[51]。因此，异源表达成

为获得 RDase 并研究其催化机制的重要途径。

然而，在异源表达过程中需要克服蛋白质折叠、

辅因子结合等多种问题[52]。尽管已有一些关于

RDase 异源表达的报道，但针对海洋来源的

RDase 的研究仍相对较少[53]。Payne 等[50]利用巨

大芽孢杆菌(Bacillus megaterium)成功表达了来

自 Nitratireductor pacificus pht-3B 的 NpRdhA，并

揭示了其活性位点和钴胺素辅因子。尽管未能

观察到酶与其底物的复合物结构，但提出的钴-
卤素的模型为理解其催化机制提供了一种新思

路，即还原脱卤酶利用钴胺素辅因子攻击底物

的卤素原子，导致碳-卤素键断裂伴随着离去基

团的质子化，实现底物的脱卤。此外，NpRdhA
在有氧条件下的稳定性表明其可能在实际应用

中具有更强的环境适应性[54]。这些研究为未来

RDase 的结构功能研究、底物特异性分析以及

潜在的生物修复应用提供了重要的参考。  
编码 RDase 的基因统称为还原脱卤酶同源

(reductive dehalogenase homologous, Rdh)基因，

通常包括 2 个亚基，rdhA (编码催化活性的基

因)、rdhB (编码膜锚定蛋白的基因)以及其他辅
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助基因[14]。目前，已有研究表明 rdhA 基因在深

海沉积物中普遍存在。Futagami 等[55]在太平洋

海底沉积物中检测到多种 rdhA 基因，特别是

在浅层沉积物中发现频率较高，并且这些 rdhA
基因序列与已报道的脱卤酶基因序列的相似度

普遍较低，介于 33%–64%之间。Kawai 等[56]

通过对日本下北半岛海域不同深度的沉积物

样本进行宏基因组分析，发现了多个新的

rdhA 基因簇。此外，Zhang 等[57]采用四氯乙烯

(perchloroethylene, PCE)作为卤代底物，对奥胡

斯湾沉积物进行富集培养，并通过宏基因组分

析，成功获得了 37 个宏基因组组装基因组

(metagenome-assembled genome, MAG)，其中，

16 个 MAG 含有 rdh 基因，并且这些 MAG 与

之 前 未 报 道 具 有 脱 卤 活 性 的 拟 杆 菌 门

(Bacteroidota)、互养菌门(Synergistota)和螺旋体

门(Spirochaetota)有关；此外，与来自海洋热液

口的火山芽孢杆菌(Vulcanibacillus sp.)亲缘最近

的 MAG 中含有 97 个不同的 rdh 基因，这个数量

远远超过了已知的 OHRB，如麦卡蒂氏脱卤拟球

菌(Dehalococcoides mccartyi) CG1 仅含有 36 个

rdh 基因。这些发现表明海洋环境中存在新型且

丰富的脱卤菌和脱卤酶基因，这对于深入理解

海洋环境中的卤素循环具有重要意义。 

2.3  厌氧还原脱卤菌 
自 1986年Deweerd等[58]首次分离得到厌氧

脱氯菌蒂氏脱硫念珠菌(Desulfomonile tiedjei) 
DCB-1 以来，多株脱卤菌在不同的环境中被分

离纯化，大部分脱卤菌是从地下水、淡水等陆

地环境分离出来的，海洋来源的脱卤菌株相对

较少[59]，这可能与脱卤菌的生长条件苛刻以及

海洋微生物厌氧脱卤的研究较少有关[18]。目前

鉴定了 13 株海洋来源的脱卤菌(表 1)，它们分

布 在 变 形 菌 门 (Proteobacteria) 、 厚 壁 菌 门

(Bacillota)和绿屈挠菌门(Chloroflexota)。其中，

Desulfoluna spongiiphila AA1 是从海洋海绵样本

中分离出来的，而其他脱卤菌都来自海洋沉积

物。在纲水平上，脱卤拟球菌纲(Dehalococcoidia)
和 δ 变形菌纲(Deltaproteobacteria)被认为是具

有巨大 OHR 潜力的 2 个类群[71-72]。已鉴定的海

洋脱卤菌中，有 7 株属于 δ 变形菌纲，它们都

是兼性 OHRB，可利用 HOCs 和硫酸盐等多种电

子受体。而麦卡蒂氏脱卤拟球菌(Dehalococcoides 
mccartyi) MB 和 Dehalobium chlorocoercia DF-1
属于脱卤拟球菌纲，它们是专性 OHRB，仅利

用 HOCs 作为电子受体。Wasmund 等[73]的研究

发现，在深海环境中脱卤拟球菌纲的多样性随深

度显著变化，尤其在深层沉积物中更为丰富；

并且可能与硫酸盐还原或产甲烷等其他生物地

球化学过程相互作用。 
对已鉴定的 13 株海洋来源脱卤菌进行基

于 16S rRNA 基因序列的系统发育分析[13,60-70]。

使用 MEGA 11 软件中的 ClustalW 算法比对多

个 16S rRNA 基因序列，选择 maximum likelihood
方法构建系统发育树，并以 general time reversible 
(1 000 次)进行模型校正。结果如图 4 所示，消

化 球 菌 科 (Peptococcaceae) DCH 与 其 他 非

Bacillota 的海洋脱卤菌的进化距离均较远。而

来自河口沉积物的菌株 DF-1 与来自海湾沉积

物的菌株 MB 的相似性为 100%。 
鉴于脱卤菌株的分离难度较大，学者们更

多地关注海洋脱卤菌群的代谢潜力[74-77]。例如，

Zhang 等[78]针对奥胡斯湾沉积物中脱卤潜力进

行研究，发现这些沉积物中的微生物能够还

原脱卤一系列有机卤代污染物，包括 2,6-二溴

苯酚 (2,6-dibromophenol)、2,4,6-三碘苯酚

(2,4,6-triiodophenol)和 PCE 等，并且富集的脱

卤微生物不属于已经报道的 OHRB。Wang 等[79]

研究了不同沉积物中 BDE-153 的脱溴过程，发

现与淡水沉积物相比，红树林沉积物中微生物 
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表 1  海洋环境中已鉴定的脱卤菌 
Table 1  Identified dehalogenator in the Marine environment 
Species Source Electron donor Functional 

gene 
Electron acceptor Reference 

Dehalobium 
chlorocoercia DF-1 

Estuarine sediment, 
Port of Charleston, 
the United States 

Acetate, propionate, 
butyrate, fumaric 
acid 

/ Hexachlorobiphenyl, 
pentachlorobiphenyl, 
PCE, TCE, weathered 
Aroclor1260 

[60-61] 

Dehalococcoides 
mccartyi MB 

Bay sediment,  
San Francisco Bay, 
the United States 

Acetate, hydrogen mbrA Tetrachloroethene, 
trichloroethylene 

[62] 

Desulfovibrio 
dechloracetivorans SF3 

Marine sediment,  
San Francisco Bay, 
the United States 

Acetate, lactate, 
propionate, fumaric 
acid 

/ 2-chlorophenol, 
2,6-dichlorophenol 

[63] 

Desulfoluna 
spongiiphila DBB 

Marine sediment, 
Lescala Coast,    
The Kingdom of Spain 

Lactate rdhA1 1,4-dibromobenzene, 
2,6-dibromophenol 

[13] 

Desulfoluna 
spongiiphila AA1 

Marine sponge， 
Baneux Riviera, 
France 

Lactate, pyruvate, 
succinate, benzoate, 
glucose, citrate 

rdhA 2-bromophenol, 
2,6-dibromophenol 

[64] 

Desulfomonile 
limimaris 
DCB 

Marine Sediment, 
Florida, the United 
States 

Pyruvate, lactate, 
formate, butyrate, 
hydrogen 

/ 3-chlorobenzoate, 
3-bromobenzoate, 
2,3-dichlorobenzoate, 
2,5-dichlorobenzoate, 
3,5-dichlorobenzoate, 
2,3,5-trichlorobenzoate 

[65] 

Desulfovibrio sp. 
TBP-1 

Estuarine sediment, 
Port of New Jersey, 
the United States 

Lactate, pyruvate, 
fumaric acid, 
hydrogen 

/ 2,4,6-tribromophenol, 
2,4-dibromophenol, 
4-bromophenol 

[66] 

Shewanella sediminis 
HAW-EB3 

Marine sediment, 
Halifax Harbour, 
Canada 

Pyruvate, fumaric 
acid 

pceA 
 

Tetrachloroethene [67] 

Nitratireductor 
pacificus 
strain pht-3B 

Marine sediment, 
Western Pacific 
Ocean 

/ NpRdhA 
 

o-Cl/Br phenolic [68] 

Halodesulfovibrio 
marinisediminis 

Marine sediment, 
Tokyo Bay, Japan 

Lactate rdhA1 2,6-dibromophenol, 
2,4,6tribromophenol 

[69] 

Desulfuromusa kysingii Marine, sediment, 
Jutland, Denmark 

Desulfovibrio 
bizertensis 

Marine sediment, 
Tunisia 

Peptococcaceae DCH Marine sediment, 
East China Sea coast 

Lactate rdhA 2,4,6-trichlorophenol [70] 

/：未鉴定功能基因。 
/: No functional gene was identified. 
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图 4  基于海洋来源脱卤菌的 16S rRNA 基因序列构建的系统发育树   括号中的序号是菌株的 GenBank
登录号；节点上的数字是 bootstrap 支持率；标尺刻度 0.05 是序列差异的分支长度。 
Figure 4  Phylogenetic tree based on 16S rRNA gene sequences of marine-derived reductive dehalogenating 
bacteria. The numbers in parentheses are the GenBank accession numbers of the strains; The numbers on the 
nodes are percentages supported by bootstrap; Bar=0.05 is nucleotide divergence. 
 
的脱溴能力更强，几乎将 BDE-153 完全脱溴。

Pan 等[80]的研究进一步揭示了红树林沉积物中

PBDEs 降解潜力的垂直分布特征，表层沉积

物中的脱卤微生物对 BDE-47 的去除效果尤为

显著，去除率高达 70.3%，脱卤拟球菌属

(Dehalococcoides)是主要功能菌。我们之前研究

了近海岸沉积物中微生物群落脱卤潜力，通过

采用 PCE 为卤代引导物的富集策略，加速富集

纯化脱卤菌，所得的 PCE 富集培养物能广谱性

降解多种 HOCs (PCBs、PBDEs、四溴双酚 A、

2,4,6-三氯苯酚)，并且我们在富集培养物中首次

观察到五溴二苯醚混合物的完全脱溴[81]。由此

可知，海洋脱卤菌群不仅具有广泛的脱卤底物

谱，还具有巨大的脱卤潜力，但仍需进一步对

其中的脱卤菌进行分离纯化，以便深入了解海

洋脱卤菌的代谢机制及其功能多样性。 
海洋脱卤菌的分布与它们对海洋环境条件

的适应性紧密相关。Han 等[16]在对 165 个冷泉

沉积物宏基因组数据分析时发现，rdhA 基因的

丰度与沉积物深度呈现负相关，这可能是由于

深层沉积物中 HOCs 和营养物质的减少；在不

同类型的冷泉沉积物中 rdhA 基因的丰度也不

同，其中甲烷渗漏区沉积物样本中的 rdhA 表现

出更高的核苷酸多样性；进一步分析冷泉沉积

物的基因组数据发现其含有大量的可移动遗传

元件(mobile genetic element, MGE)，携带与多

种代谢通路相关的基因，如遗传信息处理、碳

水化合物代谢和能量代谢等，这些 MGE 的存在

表明水平基因转移在脱卤菌的进化和环境适应

中发挥了重要作用。此外，在来自冷泉脱卤菌

的基因组中发现与渗透胁迫保护相关的基因丰

度和 rdhA 基因丰度呈正相关性，表明它们利用

耐盐机制来维持还原脱卤期间的渗透平衡[82]。

海洋脱卤菌还具有多样化的代谢途径，包括脂
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肪酸的合成与降解、硫酸盐还原、丙酮酸代谢

等，这些途径都赋予了它们适应不同环境中的

能力[49]。 
因此，深入研究海洋脱卤菌及其 rdhA 基因

的分布，对于揭示它们在海洋环境中的进化机

制至关重要，同时也有助于我们更全面地理解

脱卤菌在海洋物质循环中的作用。 
海洋脱卤菌不仅可以通过还原脱卤作用将

HOCs 转化为毒性较低或无毒的物质，使得

HOCs 更易被进一步生物降解；还具有代谢多

种有机物质的潜力，如纤维素、长链脂肪酸等

物质，是海洋营养和碳循环的重要参与者；一

些海洋脱卤菌可以水解环境中的蛋白并加以利

用，这意味着海洋脱卤菌可能发挥着分解者的

作用 [74,83-84]。此外，海洋中的某些脱卤菌同时

也是硫酸盐还原菌，它们可能在硫酸盐耗尽的

深层沉积物中利用 HOCs 作为电子受体进行代

谢，在硫和卤素循环中发挥着关键作用[73,85]。

这些研究表明海洋脱卤菌对不同环境的适应性

可能是由其多样化的代谢途径和水平基因转移

等因素驱动的，之后的研究进一步分析海洋脱

卤菌的适应机制，以揭示海洋脱卤菌的进化历

史，并深入理解其在海洋环境中的生态功能。 
在海洋和陆地环境中，脱卤菌的脱卤途径

和代谢能力也各不相同。例如，从海洋沉积物

中分离出的 Dehalococcoides mccartyi MB 与从

地下水中分离的 Dehalococcoides mccartyi 195，
二者的 16S rRNA 基因序列完全相同，但在脱

氯途径上却存在差异[86]。具体而言，菌株 MB
在降解 PCE 的过程中主要生成的是反式-1,2-二
氯乙烯(trans-1,2-dichloroethene, trans-DCE)，菌

株 195 则 主 要 产 生 顺 式 -1,2- 二 氯 乙 烯

(cis-1,2-dichloroethene, cis-DCE)[62,87]。此外，菌

株 MB 还能够在 PCE 和 PBDEs 存在的情况下

对 PCBs 进行共代谢脱卤，并且菌株 MB 中鉴

定出了一种新的脱卤酶 MbrA，它与菌株 195
中常见 RDase 的 PceA 和 TceA 不同[88]。这些研

究表明不同的环境条件可以使脱卤菌演化出不

同的代谢能力和生态功能，所以需要进一步对

脱卤菌的基因组展开研究，以深入了解脱卤菌

的环境适应机制。 
研究表明，海洋脱卤菌和陆地脱卤菌的基

因组既存在差异性，也存在相似性。例如，海

洋脱卤菌基因组中鉴定出了与硫酸盐还原酶和

二甲基亚砜还原酶相关的基因，这表明它们可

能参与了硫循环，而陆地脱卤菌则没有这些基

因[89]。Sewell 等[90]在深海 Chloroflexota 基因组

研究中发现，其存在一个基因与陆地脱卤单胞

菌 (Dehalogenimonas spp.)中编码甲酸脱氢酶

的基因具有同源性，这表明深海 Chloroflexota
可能具有与陆地脱卤菌相似的代谢途径。Yang
等[89]通过系统发育分析将 Dehalococcoidia 分为

陆地簇、海洋簇 I 和海洋簇 II，发现海洋簇中的

Dehalococcoidia 基因组具有较高比例的水平转

移基因；这可能赋予了海洋脱卤菌新的代谢途

径，从而使得它们能够适应多样化的环境压力和

生态位。此外，我们发现 Peptococcaceae DCH 中

的 CprA 源于陆生的 Peptococcaceae 的垂直基因

转移，这可能是由于采样点位于入海口，有利

于该基因的陆海交流[70]。 
综上所述，通过富集培养、分离纯化以及

基因组分析等方法，海洋脱卤菌的研究已经取

得了一定的进展。这些研究不仅揭示了海洋脱

卤菌在 HOCs 的生物修复方面具有巨大的应用

潜力，还表明了它们在生物地球化学过程中发

挥重要作用以及展现了它们强大的环境适应性

和生态功能。此外，通过与陆地脱卤菌的比较

分析，我们进一步认识到了两者在基因组层面

的异同，这对于揭示脱卤菌的进化起源和代谢

机制具有重要意义。 
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3  总结与展望 
海洋环境是 HOCs 重要的汇，包含了众多

人为活动产生的 HOCs 和天然产生的 HOCs，
这些 HOCs 对海洋生态系统的稳定性及人类健

康构成了严重威胁。海洋中的还原脱卤过程是

决定 HOCs 环境命运的关键环节。尽管已有研

究表明海洋环境中存在大量潜在的脱卤菌，但

目前从海洋环境中分离得到的还原脱卤菌数

量仍然较少，并且现有研究大多在大气压条件

下进行，可能无法真实反映海洋环境中脱卤菌

代谢活动。 
未来研究应着重解决以下几个方面的问

题：(1) 利用非靶向技术对海洋环境中 HOCs
进行筛查，从而系统揭示海洋环境中 HOCs 的

污染特征，包括其种类、浓度和分布模式，使

得我们能够更准确地识别 HOCs 的污染特征和

环境风险，为进一步开发针对性的 HOCs 生物

修复策略提供基础。(2) 继续开展海洋脱卤菌的

分离纯化。通过原位培养或对未培养的微生物

进行基因组测序分析，优化培养条件，更有效

地富集脱卤菌以研究其代谢特征、脱卤机制及

应用潜力。(3) 尝试利用异源表达系统获得有活

性的 RDase，并进一步研究 RDase 的结构与功

能特性，例如酶的底物特异性、催化效率以及

对环境因素的响应等，以深入理解 RDase 的脱

卤机制，为开发高效和特异性的生物修复策略

提供理论参考。(4) 考虑到深海环境的独特性，

通过实验室模拟深海环境的条件下(高压、低温

等)进行实验，可以更加直观地了解海洋脱卤菌

的环境适应机制，利用组学技术比较深海与陆

地脱卤菌的功能差异与亲缘关系，以深入理解

脱卤菌的演化历史和环境适应性变化。(5) 运用

分子生物学技术和组学技术，系统研究深海脱

卤菌的多样性、生态位专化性，以及它们与其

他微生物的相互作用，将有助于阐明其在海洋

环境中的生态功能，进而揭示海洋环境中 HOCs
的生物地球化学循环过程。(6) 通过实验室培养

和长期监测，评估深海脱卤菌在海洋生态系统

中的功能和作用，以及其在 HOCs 污染治理中

的潜力，为制定有效的 HOCs 生物修复策略提

供科学依据。 
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