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摘  要：环境雌激素作为一类重要的新型环境污染物，可通过干扰生物体的内分泌系统危害生

物体健康。微生物降解是去除环境雌激素与进行环境修复的主要手段。本文归纳整理了目前研

究较深入的雌激素降解微生物，类比阐述了其预测的降解通路与降解机制，并对后续环境雌激

素降解研究的主要内容与方向进行了展望。 
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随着社会发展和工业化加剧，环境内分泌干

扰物污染日益严重，已引起了全球各界的高度重

视。环境内分泌干扰物是指由自然产生或人类生

产生活释放到周围环境中，可影响人体和动物体

内正常激素的功能及内分泌系统的化学物质，也

是 21 世纪最受关注的一类新型环境污染物[1-3]。

雌激素作为最重要的内分泌干扰物，具有难降解、

环境留存久、累积放大与三致效应强等特点；环

境雌激素污染已被认为是一个严重的全球性公

害，亟需寻找高效安全的环境雌激素污染治理与

环境修复方法[4-7]。 

相比于物理与化学治理方法，生物法被认为
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是去除环境雌激素和进行环境修复的有效方法。

其中，微生物降解利用环境分离的微生物菌株或

菌群，能以雌激素类物质作为碳源或营养物质，

经过复杂的生理代谢将其转化为低雌激素活性物

质，并最终将其完全分解为无害的终产物，消除

其环境威胁；具有操作简单、成本低廉且无二次

污染等优势，被认为是环境雌激素污染去除的主

要和有效手段[8-9]。 

尽管已有一系列进行环境雌激素降解菌株筛

选与鉴定的研究工作，目前微生物转化雌激素的

完整代谢通路与降解分子机制等尚未完全解析。

为了进一步高效利用和后续工程改造现有的雌激

素降解菌株，推进环境雌激素修复进程，需对现

有雌激素降解菌株的降解性质、可能的代谢通路

与降解机制进行分析与阐述。本文将对雌激素作

用强、污染最严重的 4 种典型雌激素：雌酮

(Estrone，E1)、雌二醇 (Estradiol，E2)、雌三醇

(Estriol，E3)和 17α-炔雌醇(17α-Ethynylestradiol，

EE2)的微生物降解菌株与其相应代谢研究进展进

行总结和介绍[10]。 

1  雌激素的结构及性质 

E1、E2、E3、EE2是一类结构类似的脂溶性化

合物，其中 E1、E2、E3是天然雌激素，EE2是人

工合成雌激素。它们含有相同的“6-6-6-5”四环碳骨

架结构；E3 比 E2 在 C16位多了一个羟基，雌激素

活性较低；而 EE2 则在 E2 的 C17位加入了一个乙

炔基，结构更稳定，雌激素效应更强，也更难以被

降解[11-12]。四种雌激素的区别仅在于 D 环上 C16、

C17位所接官能团的不同(表 1)。 

2  环境雌激素降解菌株 

目前筛选获得的环境雌激素降解菌株主要是

细菌，大多分离于活性污泥、堆肥、农田土壤或工

厂废水中，包括了鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas 

spp.)、红球菌属(Rhodococcus spp.)、欧洲亚硝化单

胞 菌 (Nitrosomonas europaea) 和 假 单 胞 菌 属

(Pseudomonas spp.)等。部分真菌和藻类也被报道具

有雌激素降解作用。不同菌株降解雌激素的底物、

降解效率、降解周期、转化产物等降解性质有所不

同，具有各自的特点(表 2)[8,13-30]。 
 
 

表 1  雌激素的结构与性质 
Table 1  Structures and characteristics of estrogens 

雌激素 

Estrogen 

缩写 

Acronym 

全称 

Full name 

结构式 

Chemical structure

化学式 

Chemical 
formula

CAS编号

CAS number

分子量 

Molecular 
weight 

水中溶解度 

Solubility in 
water 

E2活性等当量

E2 Equivalent

雌酮 

Estrone 

E1 1,3,5(10)-三烯- 

3-醇-17-酮 

C18H22O2 53-16-7 270.37 0.8−12.4 0.10−0.20 

雌二醇 

Estradiol 

E2 3,17β-1,3,5雌三

烯二醇 

C18H24O2 50-28-2 272.38 5.4−13.3 1.00 

雌三醇 

Estriol 

E3 1,3,5(10)-三烯- 

3Β,16Α,17Β三醇 

C18H24O3 50-27-1 288.38 3.2−13.3 0.02 

17α-炔雌醇 

Ethynyl 
estradiol 

EE2 17α-乙炔-1,3,5- 

(10)-雌甾三烯- 

1,17-二醇 

C20H24O2 57-63-6 296.41 4.8 2.46 
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表 2  部分研究较深入的雌激素降解菌[8,13-30] 
Table 2  List of some estrogen-degrading strains deeply studied[8,13-30] 

种类 

Class 

降解菌株分类 

Phylogenetic affiliation  

降解底物 

Substrates 

参考文献 

References 

细菌 

Bacterium 

Acinetobacter sp. 与 E1，E2，E3共代谢 EE2 [8] 

Pseudomonas sp. 与 E1，E2，E3共代谢 EE2 [8] 

Acinetobacter sp. 降解 E2 [13] 

Nitrosomonas europaea 降解 EE2 [14] 

Nitrosomonas europaea 降解 EE2 [15] 

Nitrosomonas sp. 降解 EE2 [16] 

Pseudomonas citronellolis 降解 EE2 [17] 

Pseudomonas putida 降解 E2 [18] 

Pseudomonas putida 与锰离子共代谢 EE2 [19] 

Rhodococcus sp. 降解 E2，E1 [20] 

Sphingomonas sp. 降解 E2，E1 [20] 

Sphingobacterium sp.  降解 E1，E2，E3，EE2 [21] 

真菌 

Fungi 

Myceliophthora thermophila 降解 E2，E1 [22] 

Mycelyopthora 降解 E2 [23] 

Phanerochaete sordida 降解 E2，E1 [24] 

Pleurotus ostreatus 降解 EE2 [25] 

Pleurotus ostreatus 降解 EE2 [25] 

Pleurotus ostreatus 降解 EE2 [26] 

Phoma sp.  漆酶降解 EE2 [27] 

藻类 

Algae 

Ankistrodesmus braunii 降解 EE2 [28] 

Selenastrum capricornutum 降解 EE2 [28] 

Scenedesmus quadricauda 降解 EE2 [28] 

Chlorella vulgaris 降解 EE2 [29] 

Microcystis novacekii 降解 EE2为 E1 [30] 

 

3  天然雌激素的微生物代谢机制 

天然雌激素中，雌二醇的生理效能最强，环境

中分布最广，被认为是最主要的环境雌激素污染

物[31]。深入研究微生物降解转化雌二醇机制有助于

推进菌株的实际应用与工程改造。 

目前对天然雌激素微生物降解机制的研究

多集中于细菌对雌二醇的有氧分解过程。早在

1966年，Coombre等提出 E2的降解首先从 A环

裂解开始[32]；但是这一假设在后续研究中并未被

观察到。根据不同微生物代谢雌激素的中间产物，

目前推测的细菌代谢雌二醇途径主要有 4 种，如

图 1所示。 

(1) 雌二醇首先在 C17位被脱氢形成酮基，生成

低雌激素活性的 E1；之后在 C16位开环并在 C15、

C16位发生羟基化生成内酯，最终将 D环裂解[33]。 

(2) 因在红球菌和鞘氨醇单胞菌转化 E1 时观

察到 4-OH-E2 和 4-OH-E1 的生成，研究者认为微

生物降解 E2 是先从其 C4位的羟基化和 C14位的脱

氢反应开始，生成 4-OH-E1后再进一步分解[20]。 

(3) 雌二醇的降解可从 B 环的 C7或 C8的羟基

化开始，在 C6或 C7位脱氢生成醛基后在 C17位脱

氢生成酮基，再进行后续降解[30]。 

(4) 根据亚硝化单胞菌的研究结果，E0是该菌

株转化 E2 的第一步中间产物，据此推测其雌二醇

降解是通过去除其 D 环 C17位羟基并在 C16和 C17

间生成双键来启动的[34]。 
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图 1  天然雌激素的细菌代谢途径与中间代谢产物[20,31,33-34] 
Figure 1  The proposed catabolic pathways and intermediate metabolites of the bacterial degradation to  

natural estrogens[20,31,33-34] 

 
此外，研究者在研究鞘氨醇单胞菌代谢 EE2时

提出 E1的另一条代谢途径，即 E1的代谢首先从其

B环和 A环的裂解开始(详见 EE2的降解代谢途径

1)。根据农场污水中雌激素的有氧和厌氧代谢研究，

研究者认为 17α-E2-3-硫酸铵盐很可能是其它雌激

素物质的前体，经过氧化和前期解离反应生成 E1

后再进入下一步降解代谢，而且有氧代谢是整个污

水处理过程中去除雌激素的主要途径[35]。另外，尽

管雌三醇的雌激素活性较低，但它是最难被降解的

天然雌激素，目前认为 E3分解也是通过其 D环的

C17 位脱氢来启动的
[13]。同时研究者也发现，合适

浓度的某些可溶有机物可作为雌激素降解菌的最

终电子受体，缩短环境中雌二醇的半衰期，实现其

氧化与去除[36]。 

除了细菌可代谢雌二醇，藻类和真菌对天然雌

激素也有一定的降解作用。E1和 E2可在藻类中进

行相互转化，E1还可生成 E3和羟雌甾酮[29]。锰过

氧化物酶和漆酶被认为在白腐真菌降解天然雌激

素过程中起重要作用[24]，而漆酶则可通过将 E2 氧

化为 E1或形成 E2的二聚体和三聚体，实现 E2的

代谢转化[22-23]。此外，细胞色素 P450 也可能参与

了真菌对甾醇类激素的代谢过程[25]。 

4  17α-炔雌醇的微生物代谢机制 

EE2是在天然雌激素E2的C17位引入了一个乙

炔基，是避孕药的主要有效成分，其化学性质稳定，

生理效应强，环境分布广[11-12]。相较于天然雌激素，

EE2极难被生物降解，很多天然雌激素降解菌株并

不能代谢转化 EE2[9]。细菌中目前仅发现鞘氨醇单

胞菌、欧洲亚硝化单胞菌和假单胞菌可降解

EE2[14,16-17,21,37-38]。根据其代谢产物推测的代谢途径

主要有三条(图 2)。 

(1) 通过对鞘氨醇单胞菌代谢雌激素物质的产 
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图 2  17α炔雌醇的细菌代谢途径与中间代谢产物[14,16,21,37-38] 
Figure 2  The proposed catabolic pathways and intermediate metabolites of the bacterial degradation to EE2[14,16,21,37-38] 

 
物分析，研究者认为其 EE2 代谢是从将 EE2 转化

为 E1开始，之后在其 B环 C9和 C10位间开环，并

在 C9位引入酮基；然后 A环在 C4和 C5位间开环，

并在 C4和 C5位上各引入一个酮基；最后以两种可

能的方式断裂，再进行下一步代谢[21]。这一推测的

EE2代谢过程与已报道的睾丸酮丛毛单胞菌降解类

固醇激素的过程相似[37-38]。 

(2) 与鞘氨醇单胞菌不同，亚硝化单胞菌代谢

EE2的过程被认为是从其 A环裂解开始[16]。 

(3) 研究者根据欧洲亚硝化单胞菌代谢 EE2的

产物提出，其 EE2的降解首先从 C17位乙炔基的降

解转化开始，羧基化在这其中起着重要作用[14]。 

此外，研究者在对比氨氧化细菌和异养细菌对

EE2 的代谢产物发现，尽管两者代谢 EE2 的方式

不同，但都生成 4-OH-EE2 和 sulfo-EE2 的中间产

物，且氨氧化细菌催化这一反应的速度是异养细菌的

5 倍；但是氨氧化细菌无法继续代谢，其进一步降

解是由异养细菌完成的。这暗示着微生物在分解难

降解污染物时会采取共同代谢的方式来实现其有

效利用[15]。但是，抑制硝化作用进而影响氨氧化细

菌活性后，硝化污泥中 EE2的代谢速率并没有被显

著影响，这说明氨氧化细菌可能不是 EE2代谢菌群

中的核心菌株[39]。同时，共代谢作用在其他 EE2降

解细菌中被观察到。不动杆菌和假单胞菌在降解 E1、

E2、E3时，可实现 EE2的共代谢[8]；在假单胞菌中

还发现了二价锰离子存在时的 EE2共代谢作用[19]。 

另一方面，在真菌和藻类中也发现了对 EE2具

有降解作用的菌株，其中真菌的 EE2 代谢研究较

多。根据鉴定的真菌代谢 EE2产生的 6种化合物结

构分析，研究者提出了真菌转化 EE2的 3种可能方

式(图 3A)。漆酶和锰过氧化物酶被认为是真菌代谢

EE2 的主要酶。由于抑制细胞色素 P450 可完全阻

断真菌对 EE2 的降解，推测其参与了 EE2 的转运

过程，从而在 EE2分解过程中起重要作用[22]。环氧

化物水解酶也可能参与了真菌的 EE2代谢[26]；茎点

霉属真菌也被发现具有 EE2的降解作用[27]。相比于

细菌和真菌，藻类降解 EE2的途径更为多样，研究

者分别在羊角月牙藻、四尾栅藻和纤维藻中分离了

不同的 EE2代谢产物，并据此提出了 3种可能的代

谢方式[28](图 3B)。 
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图 3  真菌(A)和藻类(B)代谢 17α炔雌醇的途径与中间代谢产物[22,26-28] 
Figure 3  The proposed catabolic pathways and intermediate metabolites of fungi (A) and algae  

(B) degradation to EE2[22,26-28] 

 

5  微生物降解环境雌激素的研究展望 

随着环境雌激素污染的日益加剧，微生物降解

作为其主要且有效的去除手段越来越受到关注，深

入相关研究必将提升整体环境治理的效果。据此，

本文提出以下几点展望： 

(1) 解析雌激素降解菌的基因组成与代谢机

制。研究者们已对微生物降解睾丸酮机制的研究较

为深入，但对环境雌激素的微生物降解机制仍知之

甚少，亟待进一步研究。现有环境雌激素的降解途

径主要是根据微生物代谢雌激素的中间物推测获

得，其催化相应反应的基因和关键酶并未被解析。

由于现阶段大多数雌激素降解菌株的基因组测序

尚未完成，其基因组成与遗传进化等性质仍不明

确，大大限制了雌激素代谢机制的解析。随着新技

术手段不断涌现，应积极运用基因组学、蛋白组学

和代谢组学等新技术手段，确定环境雌激素降解菌

中的功能基因和关键酶，解析其代谢通路和降解分

子机制。本实验室已完成了两株雌激素降解假单胞

菌菌株的全基因组测序，并深入分析了其中一株降

解菌的差异蛋白组学，相信可推进相关微生物降解

雌激素分子机制的研究和菌株改造的进程[17-18,40]。 

(2) 构建安全可控的环境雌激素高效降解工程

菌株。目前已分离到的雌激素降解菌株大多具有独

特的代谢功能和高效的降解能力，在环境治理方面

具有很高的潜在应用价值，但也应对其可能的生物

危害与环境威胁予以重视。一旦这些具有潜在危害

的微生物在环境中释放应用并长期定殖后，很可能

会导致环境的整体生物群落结构与生物多样性发

生改变，引发生物危害。因此，在改进雌激素降解

菌株的降解效能时，研究者需构建安全可控的工程

菌株，降低其潜在的环境威胁。 

(3) 寻找合适的雌激素降解菌株的投放方式。
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合适的投放方式可使菌株进行长时间高效降解，这

是菌株实际应用的关键因素。固定化技术是对菌株

的实际施用的有益探索，如利用细胞固定化技术固

定雌激素降解菌株，可实现污水中雌激素的高效去

除[41-42]。可以通过直接将雌激素降解的关键酶进行

固定，也可降低整体环境的雌激素水平[43]，或者通

过雌激素降解酶与其他物质共同作用，也可实现环

境中雌激素的降解[44]。因此，找到一种有效的菌株

投放方法，对提高雌激素的去除效果和降低环境风

险至关重要。 

(4) 寻找和筛选更多的雌激素高效降解菌株。

研究者分离的雌激素降解菌大多来自于活性污泥，

后续研究应尝试在不同环境下进行分离，例如养殖

环境、草场及近海等，以获得更多雌激素降解菌资

源。不同来源的雌激素降解菌株可能具有不同的代

谢途径，这对于全面深入研究和解析微生物代谢环

境雌激素的分子机制具有重要意义。 

6  结束语 

微生物降解是目前最为有效也最具前景的环

境雌激素去除方式。虽然现在雌激素降解菌分离和

其降解性质上的研究较多，但是微生物代谢雌激素

的降解通路与分子机制仍不明确，其分子水平上的

研究仍显不足。只有全面深入研究解析微生物代谢

雌激素的分子机制，确定其降解基因、关键酶与整

体网络，才能加快相关的理论研究与实际应用；同

时结合适宜的有效投放方式，最终实现环境雌激素

的安全高效微生物降解，消除环境威胁，维护人类

的健康与生态系统稳定。 
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