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主编点评  

三氯乙烷污染环境中脱卤素杆菌的多样性 
周宁一 

(《微生物学通报》编委会  北京  100101) 
三氯乙烷(1,1,1-Trichloroethane, TCA)是一种易挥发的氯代烃, 密度大于水, 曾作为金属清洗剂和高效溶剂在工业

上广泛应用。近年来三氯乙烷对环境及人类健康的危害引起人们的关注, 其自然分解过程较为困难, 在环境中的存在
具有一定的持久性。由于不合理的排放和意外泄漏等原因, 三氯乙烷已成为地下水中最普遍的污染物之一, 严重威胁
生态系统和人体健康 , 是美国环保署(EPA)所确定的优先污染物。研究表明 , Peptococcaceae 科的脱卤素杆菌属
(Dehalobacter)细菌纯培养物或含有 Dehalobacter的混合培养物可催化三氯乙烷及 1,1,-二氯乙烷还原脱氯, 在其降解过
程中起关键作用[1−3], 并可利用含有 Dehalobacter 的菌群对三氯乙烷污染场地进行生物治理[4], 其中 Dehalobacter 16S 
rRNA 基因的特异性探针被用作生物标记物来评价三氯乙烷污染场地的生物降解潜能[4−5]。迄今为止, 已分离的 3 株
Dehalobacter 菌株中, 仅 D. restrictus str. TCA1[1]能降解三氯乙烷。虽然城市污泥[6]、地下深层土壤和地下水[7], 及产甲
烷菌群 [8]对三氯乙烷具有一定生物转化的能力 , 但未对这些环境进行三氯乙烷降解菌群多样性分析 , 包括针对
Dehalobacter 的定量分析和多样性分析。 

本刊于 2013 年第 8 期刊登了靳利蕊、张晓君等的论文“三氯乙烷污染地地下水中 Dehalobacter 属细菌定量与多样
性分析”[9]。作者以三氯乙烷污染环境的地下水为研究对象, 以三氯乙烷及其降解产物为目标污染物, 测定其污染浓度; 
并采用分子生态学方法, 对该地下水中的 Dehalobacter 进行了定量分析和多样性分析。气相色谱检测结果显示, 6 个样
品中均有 1,1-二氯乙烷和(或)氯乙烷的检出, 推测此 6 处地下水中三氯乙烷可能存在生物降解。定量 PCR 结果表明, 6
个样品中 Dehalobacter 丰度差异较大。共发现了 7 个不同类型的 Dehalobacter 属的细菌, 且 Dehalobacter 属细菌的数
量在不同污染程度的地下水中差异较大。16S rRNA 基因特异性克隆文库获得的 41 条序列, 按 99%的一致性被划分成
7 个可操作性分类单元(OTU), 其中 24 条序列属于 OTU1, 该 OTU 的序列与已知能降解三氯乙烷的 D. sp. str. TCA1 的
16S rRNA 基因序列一致性为 98%。该研究揭示了三氯乙烷污染地下水中 Dehalobacter 属细菌的多样性, 相信读者们
会期待作者从该污染环境中分离具有三氯乙烷还原脱氯功能的 Dehalobacter 属菌株或富集三氯乙烷降解菌群。 
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