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　　摘要：人工合成的有机化学物质具有化学性质稳定、难以降解、使用范围广、具有一定毒副作用及潜在的致畸致癌
性，给人类生产生活相关的土壤环境造成严重影响。目前各个国家都已经采取各种措施，从污染治理等方面进行土壤

修复，以减缓对环境的伤害，但是这些修复效果均不明显，且成本较高，还可能造成对环境的二次污染。植物修复技术

和微生物修复技术是目前土壤污染治理较廉价和有效的手段之一，但这两者的修复过程都存在一些限制因素。本文

论述利用土壤－植物－根际微生物的共存关系进行有机物污染土壤修复的２种方式及其原理，并介绍影响联合修复
技术的几个因素，讨论今后植物－微生物联合修复技术的研究重点，以期在今后的研究及实际运用中，利用植物－微
生物联合修复技术分别发挥植物、微生物修复的优点，达到联合彻底修复土壤、净化土壤的目的。
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　　人们长时间、广泛的使用各种合成有机化学物质，造成了
严重的环境问题：大量使用的农药大多数是有机化合物，这些

有机化合物严重威胁着农田和水体的安全，已经禁止使用多

年的有机氯杀虫剂还能够在土壤中检测出来［１］。石油产品

多环芳烃（ｐｏｌｙｃｙｃｌｉｃａｒｏｍａｔｉｃｈｙｄｒｏｃａｒｂｏｎｓ，简称 ＰＡＨｓ）来源
于缺氧燃烧、垃圾焚烧和填埋、直接的交通排放，同时伴随轮

胎磨损、路面磨损产生的沥青颗粒以及道路扬尘，大量的人类

操作破坏了它们在环境中的生物降解、光解等动态降解平衡

状态，最终经过降水等过程残留于农田土壤中，这其中的大部

分有机污染物在土壤中性质稳定、难以降解，由于其潜在的致

癌性，严重危害农产品安全和人类健康，严重污染了环

境［２－３］。初步统计，当前世界范围内大约有１７０万 ｔ多氯联
苯（ｐｏｌｙｃｈｌｏｒｉｎａｔｅｄｂｉｐｈｅｎｙｌｓ，简称 ＰＣＢｓ）无法降解，直接污染
土壤环境［４］。目前，很多国家已经从制定严格的使用规范、

采取各种措施进行污染治理等方面进行土壤修复，以期减缓

污染物对环境的伤害，但是这些修复效果都不明显且成本较

高，有的修复技术还可能造成对环境的二次污染。由此可见，

有机物污染土壤已成为国内外土壤与环境学界的重点关注对

象之一［５］。

随着技术手段的不断提高，人们发现，植物修复技术、微

生物修复技术都能够在一定程度上清除环境中有机污染物，

且修复成本较低、修复彻底。但是这２种修复技术都在去除
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或者降解有机污染物时存在一定的缺陷：植物修复容易受到

植物生长速度的限制，修复时间较长，植物生长还会受到土壤

类型、环境温度等条件影响，修复效率比较低，大约为１０％ ～
２０％［６］；微生物修复污染的主要方式是将污染物分解成自身

及植物可以利用的小分子物质来加以利用，但单独用微生物

进行修复时，单一菌种的修复效果不显著，复合菌落修复又要

考虑到菌落共生问题，此外，微生物对环境条件有较强的选择

性，如果加入外源微生物进入待修复土壤中，还可能导致外源

微生物与土著菌株竞争，进而影响微生物修复效果。

近年来，用植物－微生物联合修复有机污染的土壤逐渐
成为目前生物修复领域的研究热点，这种修复方法利用土

壤－植物－根际微生物的共存关系，分别发挥植物、微生物修
复的优点，达到联合彻底修复土壤和净化土壤的目的。

１　有机物污染土壤的植物－根际微生物联合修复的形式

１．１　植物与专性菌株的联合修复
一般情况下，有机物污染会导致土壤微生物量的减少和

种类的改变，但是相应污染地区的微生物代谢活性没有明显

变化［７］，这就说明在污染区的土壤中极有可能存在能够耐受

有机污染物的微生物，可以利用这些耐受菌来协助植物进行

修复。Ｌｉｎ等用柴油污染区土壤中分离得到的微生物添加到
种植了沙打旺（Ａｓｔｒａｇａｌｕｓａｄｓｕｒｇｅｎｓ）的柴油污染区土壤中，通
过研究发现，该土壤的柴油含量比单一种植沙打旺的污染土

壤的柴油含量显著下降［８］。

土壤中许多细菌在修复污染土壤的同时还能通过直接或

间接的转化作用促进植物生长。有的可以分解有机物中的氮

元素，并将其转化为植物可以利用的氮素形式被植物吸收。

有的细菌可以利用自身的生化反应将有机物分解，最终转化

成氨基环丙烷羧酸盐脱氨酶［１－ａｍｉｎｏｃｙｃｌｏｐｒｏｐａｎｅ－１－ｃａｒ
ｂｏｘｙｌａｔｅ（简称ＡＣＣ）ｄｅａｍｉｎａｓｅ］，被植物吸收后可提高植物乙
烯含量［９］。王京秀等筛选高效石油降解菌后，通过植物 －微
生物联合修复石油污染土壤的室内试验发现，菌株与植物进

行的植物－微生物修复污染土壤效率最高可达７３．４７％，由
于细菌的固氮作用，土壤含氮量提高，植物生物量显著

增加［１０］。

某些在人工培养基上培养的细菌具有较强的降解污染物

的能力，但将其转移到被有机物污染的土壤中时，由于受到周

围环境及土壤中其他微生物的拮抗作用，这种细菌的分解有

机污染物的效率显著下降。此时就必须将该细菌中具有重要

分解功能的酶对应的基因克隆，并转移到工程菌中，以实现该

基因的表达，达到与植物协同修复污染土壤的目的。比如，

Ｃａｏ等将１株鼠李糖诱导菌株 ＰｓｅｕｄｏｍｏｎａｓａｅｒｕｇｉｎｏｓａＢＳＦＤ５
进行了分离和鉴定，发现菌株的 ＡＢＲＩ基因具有鼠李糖脂合
成的功能，他们将该基因转入工程菌小型黄丝藻（Ｐｓｅｕｄｏ
ｍｏｎａｓｐｕｔｉｄａ）ＫＴ２４４０－ｒｈｌＡＢＲＩ后投入到种有修复植物的芘
污染的土壤中发现，ＡＢＲＩ基因成功表达并与植物协同修复芘
污染的土壤［１１］。

由此可见，向土壤中接种专性菌株或经过改造的工程菌

株协同植物进行有机物的修复工作，具有提高修复效率和植

物生物量的作用。因此，研究具有有机物耐性的促植物生长

的专性菌株是植物－微生物联合修复有机物污染土壤的重要

方向之一。

１．２　植物与菌根的联合修复
菌根是指土壤中某些真菌与植物根共生的营养体。菌根

的作用主要是扩大根系吸收面积、增强对原根毛吸收范围外

的元素（特别是磷）的吸收能力。菌根真菌菌丝体既向根周

土壤扩展，又与寄主植物组织相通，一方面从寄主植物中吸收

糖类等有机物质作为自己的营养，另一方面又从土壤中吸收

养分、水分供给植物。作为植物根系和土壤之间的桥梁，菌根

在与植物共同作用下促进有机物降解和转化等方面具有积极

作用。一般情况下，菌根与植物互作修复有机物污染土壤分

为２种情况，分别是外生菌根与植物互作、内生菌根协助植物
修复。

外生菌根可以实现纯培养，因此关于外生菌根与植物互

作修复有机物污染土壤的研究都集中在筛选具有良好降解有

机物污染能力的真菌后，接种植物进行有机污染物的修复方

面。Ｖｏｌａｎｔｅ等用 ４种丛枝菌根（ａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ，简称
ＡＭ）进行纯培养后侵染植物根系，再将植物菌根接种在含有
ＢＴＥＸ［苯（ｂｅｎｚｅｎｅ）、甲苯（ｔｏｌｕｅｎｅ）、乙基苯（ｅｔｈｙｌｂｅｎｚｅｎｅ）３
种二甲基苯异构体的合称］的培养基中［１２］，结果表明，在被

ＡＭ菌根侵染的植物根系培养基中 ＢＴＥＸ浓度显著降低。周
妍等采用温室盆栽试验，在种植紫花苜蓿的同时，分别施加不

同的菌根菌剂，结果表明，紫花苜蓿 －根瘤菌联合作用对
ＰＡＨｓ污染土壤的修复效果最优，其降解率达６０％以上［１３］。

Ｗｕ等将接种了菌根真菌的苜蓿根际与未接种的苜蓿根际进
行核磁共振试验发现，菌根真菌使植物根组织发生变化，接种

处理的根芳香碳含量高，改变了植物吸收污染物的特性［１４］。

与外生菌根不同，内生菌根［泡囊－丛枝菌根（ｖｅｓｉｃａｌａｒ－
ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ，简称ＶＡ）］与植物具有高度的专一性，迄今尚未分
离获得纯培养体，因此对该菌根目前无法直接进行体外纯培

养体的筛选和研究工作，一般研究主要集中在针对植物的生

长状况、对有机物污染的降解效率等方面。研究表明，丛枝菌

根促进植物修复有机物污染主要是通过固定化有机污染物、

促进植物吸收和固定化以及改变根际微生物组成等３个方面
来协同植物进行有机污染物修复［１５］。Ｇａｏ等对比了与黑麦
草共生的２种丛枝菌根菌的土壤及单独种植黑麦草土壤中的
菲、芴，发现共生丛枝菌根菌的黑麦草根系固定了大量的有机

污染物［１６］。此外，相关研究表明，石油污染的土壤中丛枝菌

根菌［缩球囊霉（Ｇｌｏｍｕｓｃｏｎｓｔｉｎｃｔｕｍ）］侵染三叶草根系后，显
著促进了三叶草的生长［１７］。

由以上研究可以看出，菌根化植物的适应能力、抗逆能

力、降解能力都比较强，但不容易获得，且研究难度大。因此，

建立良好的菌根与植物修复体系也是有机物污染土壤修复的

重要的研究方向。

２　有机物污染土壤植物－根际微生物修复技术的影响因素

２．１　污染土壤的结构、特性及有机物的特性
土壤结构，即土壤颗粒的排列与组合形式，不同的土壤结

构对土壤颗粒的比表面积影响不同，对有机污染物的吸附程

度也不同，进而影响有机污染物的可利用性。研究表明，黏土

等腐殖质含量较高、土壤黏性较大的土壤对有机污染物的吸

附能力强，可利用性低［１８］。
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土壤的ｐＨ值、水分、温度等都对植物－根际微生物修复
有显著影响。植物、微生物的生存都要处一定的 ｐＨ值、水
分、温度范围内，超出或者低于这个范围都会影响植物和微生

物的生存。例如，当ｐＨ值小于５．０时，植物和微生物的生物
活性都会受到阻碍［１９］；在不同温度条件下微生物对 ＰＡＨｓ的
降解有着明显的差异，低温条件下微生物活性会受到抑制，致

使微生物对 ＰＡＨｓ的降解能力下降；高温条件下酶会因结构
被破坏而失去活性，微生物存活率降低也会使微生物对ＰＡＨｓ
的降解能力下降［２０］。

污染土壤的有机物种类众多，比如单环芳烃类（ｍｏｎｏａｒ
ｏｍａｔｉｃｈｙｄｒｏｃａｒｂｏｎｓ，简称 ＢＴＥＸ）、多环芳烃、多氯联苯
等［２１－２３］，由于其化学结构不同，对其进行分解或修饰所需要

发生的反应也不尽相同。比如，一些厌氧微生物能够发生还

原性脱氯作用来降解多氯联苯［２４］，但一些植物的内生菌也能

氧化多氯联苯［２５］。石油污染土壤由于其本身多环芳烃物质

较多，需要根际促生菌（Ｓｅｒｒａｔｉａｍａｒｃｅｓｃｅｎｓ）ＢＣ－３和丛枝菌
根菌（Ｇｌｏｍｕｓｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ）的作用，以改善植物生理状况，与植
物协同进行污染修复［２６］。

２．２　植物自身的生理生化特性
作为植物与微生物互作进行有机物污染修复的主体部

分，富集植物一般要有一定要求：植物根系发达、保水能力强，

植物生长速度快，种植在有机物污染的土壤中易存活，并且能

够有稳定的生理状态；植物或者可以在不同污染物浓度条件

下富集有机污染物；当植物自身不能很好地富集有机污染物

时，可以与微生物互作进而降低有机污染物在土壤中的含量；

植物根系能够分泌一些酶类降解有机污染物。如果该植物能

够同时累积多种有机污染物，且能与微生物互作进行有机污

染物富集，则该植物会成为植物 －根际微生物互作的首选
植物。

目前常用来修复有机物污染的植物主要集中在单子叶植

物中（如水稻、黑麦草、玉米等［２７－２９］），单子叶植物根的比表

面积大，更易吸收或降解有机污染物，且其根际圈内存在许多

可以降解有机污染物的酶，这些酶对有机污染物的降解过程

有促进作用［３０］。随着植物育种和转基因技术的发展，人们已

经逐渐将转基因技术运用到筛选修复有机物污染土壤植物的

研究中，目前已经选育出一些生长速度快、生物量大、可以与

微生物互作、具有较强的有机物污染修复作用的转基因植物，

但是还属于试验阶段，将逐渐运用到实际中［３１］。

２．３　根际微生物的特性
根际微生物是土壤物质循环的主要动力，能够为植物的

生长发育提供必备因素。植物根系分泌物可以为土壤微生物

提供生长必需的营养元素和生长必需因子，改变植物根际土

壤微环境，促进根际微生物的多样性，显著影响根际微生物的

生存状态。同时，根际微生物还会产生一些植物激素促进植

物的生长发育。因此，在有机污染物胁迫下，微生物自身受到

其毒害，或者植物受到有机物胁迫后根系分泌物发生变化，会

导致微生物活性受到影响。有机污染物被微生物降解主要依

靠２种方式：（１）利用微生物分泌的胞外酶降解；（２）污染物
被微生物吸收到细胞内，由胞内酶降解。吸收污染物的方式

主要有被动扩散、促进扩散、主动运输、基团转位及胞饮作用

等［２０，３２－３３］，这就是说，我们可以直接利用根际微生物进行有

机污染物的分解，改善土壤状况和植物生长条件，从而为下一

步的植物－根际微生物联合修复做准备。
２．４　微生物与植物根系的互作关系

微生物与植物之间的动态互作关系是植物－微生物协同
修复有机物污染的研究重点，好的互作关系可以克服许多修

复过程中的不利因素。根际周围的微生物活动为土壤结构的

变化和土壤化学物质的分解提供了一个良好的环境［３４－３５］。

大部分微生物对有机污染物的分解主要目的在于降低它们对

自身的毒害性，这个过程很可能需要植物根系提供根系分泌

物帮助微生物完成对有机污染物的分解，但同时也能刺激植

物释放更多的根系分泌物，还能为植物提供生长所必需的一

些营养物质和有机污染物含量较低的土壤环境［３６］。某些根

际微生物也会分泌一些生物表面活性剂，促进植物对有机污

染物的吸收，降低有机污染物对植物的毒害［３７－３８］。这就是

说，建立良好的植物－根际微生物互作关系，对植物－根际微
生物协同修复有机物污染具有重要意义。

３　小结与展望

植物－根际微生物互作进行有机污染物的修复工作，能
够发挥植物修复和微生物修复的优点，是修复效率高、廉价、

可循环利用、不产生二次污染的生物修复技术。由于该技术

的影响因素较多，目前还没有得到大范围的应用，在今后发展

中可以考虑以下几个方向：（１）继续寻找具有有机污染物修
复能力的植物和微生物，研究修复机制，探索不同植物－根际
微生物修复组合，提高协同修复效率。（２）某些激素对植物
生长具有显著促进作用［３９－４０］，可能参与有机污染物的降

解［４１］，比如油菜素内酯（ｂｒａｓｓｉｎｏｓｔｅｒｏｉｄ，简称 ＢＲ）参与有机农
药残留的降解过程。通过转基因或突变体筛选技术，筛选出

具有高效表达油菜素内酯的植物与微生物协同进行有机污染

物的降解过程。（３）加强理论机制的建立。目前虽然有大量
关于植物、微生物、植物－根际微生物修复有机污染物的试验
性研究，但是对于具体修复机制方面的研究较少，修复机制的

建立是更好地运用生物进行有机污染物修复的前提。（４）加
强实际试验与检验。以往的试验性研究大部分都是在实验室

内部模拟污染土壤环境进行的，将试验结果运用到实际污染

土壤修复中还面临许多环境问题，比如本土植物和微生物的

竞争、污染土壤环境的不可控性等。因此，在实验室内部的研

究结果依然要进行实际环境的修复效果试验，这样才能真正

体现研究植物－根际微生物修复的意义。
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