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摘 要：由蓝藻水华引起的微囊藻毒素（microcystins，MCs）严重威胁水生态系统，是全球关注的环境热点问题之一。以往多数学者

聚焦于MCs对动植物的毒害，缺少其与微生物群落之间相互响应关系的综述。因此，该文旨在探讨MCs对水环境中微生物生态及功能

的影响，总结了MCs的化学结构和毒性特点，阐释了MCs在典型水域的分布特征，并重点讨论了MCs对微生物群落的影响。同时，也探

讨了功能微生物对MCs的降解机理。MCs对微生物群落具有毒性作用，能够影响原水生态系统的氮磷循环，改变微生物群落的代谢能

力和生态系统功能，进而对整个微生物生态系统平衡及稳定造成负面影响。该文进一步对水生态系统中MCs污染及对微生物群落的响

应机制进行了总结和展望，可为MCs的水污染控制提供有益参考。
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Abstract：Microcystins (MCs) caused by cyanobacterial blooms are a serious threat to aquatic ecosystems and are one of
the environmental hotspots of global concern. In the past, focuses were on the toxicity of MCs to plants and animals, and
there is a lack of reviews on the interactions between MCs and microbial communities. Therefore, this review aims to
explore the effects of MCs on microbial ecology and function in aquatic environments, summarises the chemical structure
and toxicity characteristics of MCs, elucidates the distribution characteristics of MCs in typical waters, and focuses on the
effects of MCs on microbial communities. The degradation mechanism of MCs by functional microorganisms was also
discussed. MCs have toxic effects on microbial communities, affecting the nitrogen and phosphorus cycles in raw water
ecosystems, altering the metabolic capacity of microbial communities and ecosystem functions, and then negatively affecting
the balance and stability of the whole microbial ecosystem. This article further summarizes and projects the response mecha⁃
nisms of microbial communities to MCs pollution in aquatic ecosystems, providing valuable insights for the control of water
pollution caused by MCs.
Key words：microcystin；microbial community；microcystic toxin-degrading bacteria

随着天然水体富营养化不断加剧，蓝藻水华暴

发现象时有发生，主要由微囊藻产生的微囊藻毒素

（microcystins，MCs）是检测频率最高且分布最广、危

害最大的一类七肽环状肝毒素。MCs在20世纪80年
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代早期首次被表征，并以最初分离和描述毒素的铜绿

微囊藻命名[1]，主要由微囊藻（Microcystis）、鱼腥藻

（Anabaena）、颤藻（Oscillatoria）、念珠藻（Nostoc）、束

丝藻（Aphanizomenon）、拟柱胞藻（Clindrospermop⁃
sis）、胶刺藻（Gloeotrichia）、节球藻（Nodularia）和浮

丝藻（Planktothrix）产生[2]。这些藻类群落结构与MCs
异构体的组成有着莫大的关系，在以微囊藻为优势种

的水域中，MC-LR、MC-RR通常为主要的异构体[3]，

当卷曲长孢藻和铜绿微囊藻为优势种时，主要MCs异
构体为MC-LL[4]，而以水华束丝藻和红色浮丝藻为优

势种时，主要MCs异构体变为MC-LW[5]。迄今为止

已经表征了 279种MCs异构体[6]，其中研究最多的是

MC-LR、MC-RR及MC-YR（L、R、Y分别代表亮氨

酸、精氨酸和色氨酸）[7-9]。其中具有疏水性基团的

MC-LR毒性最大且不容易被矿化[10]，且在诸多MCs
异构体中占优势地位。MC-LR被认为是毒性最大的

变体之一，被国际癌症研究机构（IARC）归类为可能

的人类致癌物 [11，12]。研究表明 MCs 是蛋白磷酸酶

1（PP1）和蛋白磷酶 2A（PP2A）的有效抑制剂[13]，这 2
种重要的细胞信号传导蛋白磷酸酶在细胞内发挥着

关键的调控作用，抑制其调控作用会引起肝损伤[14]，

促进肿瘤活性[15]；由于间隔双健和环状结构，MCs的
理化性质稳定，耐高温，易溶于水、甲醇或丙酮，在超

纯水中，它能保持稳定状态 27 d，而在普通河水中，

由于关键活性因子Adda旁链的失活，它在 7 d内逐

渐降解[16]。MCs对细菌和其他生物体都有一定的影

响，但其作用效应和机制会因细菌的种类和MCs的
浓度而异[17]。

溶解后的MCs可广泛分布于水环境中的浮游动

物、水生动植物、沉积物内[18]。此外，MCs可以在生

物中累积[19]，如藻类、浮游生物、沉积物，通过食物链

传递甚至可以威胁人类生命健康，具有潜在的毒性

影响，而MCs又是水生态系统中微生物群落变化的

关键驱动因素，因此对水体中MCs的监测和管理至

关重要。MCs污染形势越来越严峻，考虑到MCs对
人类健康和环境安全的严重影响，阐明MCs的产生

和微生物群落之间的具体机制已经成为亟待解决的

问题。

1 MCs质量浓度和异构体分布特征

MCs在水环境中存在多种状态：（1）微囊藻细胞

内状态。MCs储存在产毒蓝藻细胞内，尚未释放到水

体中；（2）颗粒结合状态。MCs可以与悬浮在水中的

颗粒物质结合，形成颗粒结合状态，这种结合可能使

MCs在水中更加稳定，维持稳定结构和性质；（3）游离

状态。MCs从细胞内释放到水中以游离的形式存在

于水体中，游离状态的MCs会对水体中的生物体产

生潜在毒性；（5）溶解状态。MCs以分子形式分散在

水体中。溶解状态的MCs更容易被水体中的生物吸

收和降解[20]。世界卫生组织饮用水水质指南和安全

环保水环境指南的文件中指出MCs的临时指导值

（GVs）——（终生饮用水GV：1 μg/L；短期饮用水GV：

12 μg/L；娱乐用水GV：24 μg/L），我国最新颁布的《生

活饮用水卫生标准》(GB 5749-2022)，文件中指出

MC-LR（藻类暴发情况发生时）限值为 0.001 mg/L。
我国《地表水环境质量标准》(GB 3838-2002)中规定

的地表水型饮用水水源中MC-LR的标准限值与世界

卫生组织（World Health Organization，WHO）保持一

致，均为1.0 μg/L[21]。本综述根据已有文献，整理了国

内外水体中MCs质量浓度和异构体分布特征，发现

257个国家和地区中有近3成（79个）国家受到MCs污
染，其空间分布如图1所示。其中亚洲和欧洲MCs质
量浓度显著高于其他几大洲，其MCs异构体类型也更

加丰富，而我国对MCs的研究主要集中在太湖、巢湖

等水华频发湖泊。

1.1 国内典型水域MCs分布

我国淡水湖泊太湖、洱海、滇池和巢湖暴发过多

次蓝藻水华事件太湖、洱海、滇池和巢湖。毛敬英[22]

研究表明，太湖水体中MC-LR的平均浓度为 1.480
μg/L,最高浓度达 2.558 μg/L；曹莹等[23]测得的太湖

MC-LR平均浓度为 1.12 μg/L；葛思敏[24]对洱海的检

测结果显示，MCs的总浓度范围在 0.056~3.657 μg/L
之间，其中MC-LR和MC-RR的检出率较高，分别

占总微囊藻毒素含量（TMCs）的 65.15% 和 15.70%，

洱海中各类MCs总浓度峰值在 8月到次年 3月浓度

呈现下降趋势；滇池的TMCs的总浓度范围为0.740~
5.533 μg/L；Zhang等[25]对巢湖东部地区水源的研究结

果显示，TMCs浓度达到了 8.86 μg/L；Yu等[26]的研究

发现，巢湖水体中MC-LR和MC-RR的比例较高，而

MC-YR的含量最低。此外，胞内微囊藻毒素（IMCs）
和胞外微囊藻毒素（EMCs）的浓度和比例在时空上具

有不同的分布特征，EMCs通常占原水中MCs总浓度

的 30%以下[27]。另外，随着环境因子的变化，MCs及
其产毒菌株还具有季节性特征，TMCs浓度呈现出春

夏升高、秋冬降低的趋势，这也是蓝藻水华暴发多集

中于夏季的原因[28]。

研究发现，在蓝藻群落中，微囊藻是大多数水体

中主要的MCs生产者，微囊藻（Microcystis sp.）和鱼腥

藻属（Anabaena sp.）等可能产生MCs的蓝藻属占优势

地位[29]。它们的生长和毒素产生受到水体环境的水
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流速度、温度、养分富集等多种因素影响。水流较缓

的湖泊和水库更容易形成缺氧条件。湖泊和水库通

常会因为周边的人类活动，如农业、工业和城市污染

物排放，导致水体富营养化，这为微囊藻生长提供了

适宜条件。总体来看，目前国内的湖泊和水库中MCs
检出较为普遍，东部和西南部相对于我国其他地区，

MCs的检出频率及污染水平较高。

1.2 国外典型水域MCs分布

蓝藻水华不仅在中国发生，在全球范围内亦是一

个普遍问题。在印度Ambazari湖水样中MCs的浓度

为 18.75 μg/L，在Gorewada和Gandhisagar湖水样中，

MCs的浓度分别为 1.72 μg/L和 5.05 μg/L[30]；在摩洛

哥的自然水体中，MCs 的异构体类型 MC-WR 和

MC-RR占主要优势，占比达 70%以上；在新西兰的

Horowhenua水体中，MC-WR、MC-FR为主要MCs异
构体，其浓度达到13.86 μg/L和12.90 μg/L；土耳其的

埃吉尔迪尔湖，MCs检测浓度为 2.9~13.5 μg/L[31]；在

美国全国淡水调查的 1 161个湖泊中，MCs浓度最高

达到230 μg/L[32]，华盛顿州的几个湖泊中MCs浓度高

达10 000 μg/L[33]，远超美国国家环境保护局的限值标

准（1 μg/L），而同样在美国北部的伊利湖（北美洲五

大湖之一）MCs检出浓度仅为ND~1.9 μg/L。
总的来说，国内外河流、湖库中普遍能检测到

MCs，其中湖库中 MCs 平均质量浓度远高于河流

MCs。此外，MCs的分布特征存在显著的区域差异，

部分地区MCs浓度峰值也有所不同。由于国内外环

境因素各不相同，各水体TMCs的浓度和分布情况也

相差甚多（图2）。

2 MCs与微生物之间的相互关系

微生物群落作为淡水湖泊生态系统必不可少的

一部分，对水生态系统的物质循环和能量流动至关重

要[34]。世界上 30%~40%的水体和中国大约 80%的淡

水水体是富营养化水体，蓝藻水华在富营养化的淡水

湖泊、河流甚至海洋中越来越频发，Microcystis sp.作
为主要产MCs的有毒蓝藻属，在蓝藻群落中占优势地

位[35]。微囊藻的分解过程中会产生溶解性有机物，这

些物质导致水环境的 pH值和溶解氧（dissolved oxy⁃
gen，DO）下降，从而对细菌群落产生显著影响[36]。其

菌落可以包含病毒、细菌、微藻、微真菌等丰富多样的

微生物群落，其中一些与微囊藻建立了互利共生关

系，而另一些表现出强烈的拮抗作用[37]。微囊藻产生

的MCs具有毒性，并且在水体中长期存在后会改变水

质。微生物群落通过聚集表现出竞争、互利共生及相

互制约的特性，这种动态关系导致微生物群落结构的

改变，削弱了微生物多样性，进而对水生态系统的功

能、微生物群落结构及水体生态平衡产生不利影

响[38]。对微生物群落组成和多样性与MCs产生关系

茅钱博，等 微囊藻毒素在水环境中的分布及与微生物之间的相互关系 99
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的研究，有利于预测及预防未来淡水湖泊生态系统的

有毒事件及生态效应，从而更好地治理湖泊中MCs污
染问题。

2.1 MCs对水生态系统中微生物群落的毒性作用

蓝藻水华会产生引起肝毒性、神经毒性、细胞毒

性和皮肤毒性的各种活性代谢产物[39]，包含有毒的次

生代谢产物——藻毒素，如铜绿素（aeruginosins）、微

肽（micropeptins）、微生物菌素（microviridins）和MCs，
其中MCs是各种蓝藻水华的主要有毒代谢产物[40]。

MCs对水生微生物的毒性作用最强，这可能推动抗性

基因的选择[41]，也可能会扰乱水源，进而对生物构成

严重健康威胁[42]。研究表明，有害蓝藻菌株会释放毒

素和特定的次生代谢产物到环境中[43]，这种化感作用

会对水生微生物构成潜在威胁[44]，MCs毒性作用会导

致水生态系统中浮游生物总量减少[45]。然而，水生生

物可以通过抗氧化活性进行自我保护[46]，有研究证实

MCs会诱导水蚤细胞的氧化应激[47]，还会使其差异转

运蛋白基因表达[48]，这也反向证明了MCs的毒性作用

能增加与清除超氧化物自由基相关的蛋白质水平[49]。

值得注意的是，MCs的结合可以保护藻蓝蛋白免受环

境因素的氧化应激作用，能够提高蓝藻的活力[50]。

MCs通过抑制蛋白质磷酸酶和蛋白质合成对细胞产

生毒性作用，导致细胞死亡，从而影响细菌的生长或

溶解，可能导致微生物多样性下降并增加生态系统功

能受损的风险。MCs对微生物群落的毒性作用是一

个复杂的过程，会受到多种因素影响，包括MCs的浓

度、暴露时间、微生物的种类和适应性等[51]。因此，研

究MCs对微生物群落的毒性作用及其影响因素，对于

深入理解水生态系统中微囊藻毒素的生态毒理学效

应具有重要意义。

2.2 MCs对水生态系统中微生物群落的氮磷循环及

代谢能力的影响

水体富营养化是全球蓝藻水华暴发的主要因素，

氮和磷是生物可利用的关键营养物质[52]，MCs的产生

与水体中的氮磷循环密切相关。相关研究表明，磷负

荷是控制产生MCs的基因型和微囊藻总种群生长的

主要因素[53]。Harke等[54]对伊利湖西部的研究发现，

MCs的主要生产者微囊藻通过清除磷而占据优势地

位，在低氮磷比的环境中尤为显著。早期研究认为，

磷是淡水生态系统中限制浮游植物生长和毒素进化

的关键因素，在磷的限制条件下MCs产生会减少。然

而，氮也扮演着重要角色。Celikkol等[55]通过高通量

测序分析发现，参与氮代谢的细菌丰度比磷更高，证

明氮对微生物群落的重要性。Davis等[56]研究表明，

与磷相比，蓝藻水华对氮的添加，其反应更为敏感。

Cao等[57]发现即使是低浓度的MC-LR（0.25 μg/L）也

会对微生物群落的氮转化产生负面影响，MCs的施加

会减少微生物的多样性，抑制其潜在硝化作用并降低

氮的循环效率，从而影响微生物的丰度[58]。

氮和磷的富集导致水中MCs浓度升高，改变了原

来水生态系统的氮磷循环，进而影响微生物群落的代谢

功能[59]。MCs还对微生物群落的代谢活动产生了抑

制作用。Qin等研究表明，在低浓度MC-LR（10 μg/L）
暴露3个月后，微生物群落的代谢活性下降了36.75%。
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尤其在厌氧环境下，微生物群落的代谢模式受到MC-LR
的抑制，导致微生物群落对酚类化合物、碳水化合物

及胺类化合物的代谢能力下降；而在普通环境中，胺

类的利用百分比持续增加，氨基酸则呈减少趋势。总

体而言，碳水化合物、酚类化合物、胺类和羧酸的代谢活

性在整体上呈现出先升高后降低的特性，其中MC-LR
对氨基酸的代谢活性影响最大[60]。

MCs对微生物群落的氮磷循环和代谢能力的影

响是相互关联的。MCs改变了微生物群落氮磷循环

的正常过程，这种改变不仅影响了微生物群落的代谢

活性，也使微生物群落的演替从原来的随机演替转变

为功能性演替和确定性演替，这与MC-LR在厌氧条

件下微生物群落结构演替的研究结果一致[61]。

2.3 MCs对水生态系统中微生物群落结构与组成的

影响

研究指出，MCs是影响微生物群落多样性和功

能的决定性因子，其中MC-YR被证实是湖泊微生

物群落多样性与组成结构的关键驱动力[62]。一些

MCs生产者，如微囊藻，通过分泌黏液来聚集微生

物群落，形成致密的水华并上浮到水面[63]，EMCs可
能通过刺激黏液产生或直接影响微生物群落结构

和活性来促进聚集体的形成[64]。具体而言，这些微

生物在 EMCs的作用下被聚集到一起，形成密集的

微生物群落结构，进而通过MCs影响微生物群落的

结构与组成。

在蓝藻水华暴发期间，淡水中微生物群落组成发

生变化，微生物群落结构可能会受到MCs及其次生代

谢产物季节性产生的影响。Giaramida等[65]研究证实，

在经常暴露于蓝藻水华的地表淡水中，微生物群落能

够更快速地降解MC-LR，从而影响细菌群落的结构

与组成。这种影响在蓝藻水华暴发期间尤为显著，

Song等[66，67]通过对细菌群落的高通量测序发现，蓝藻

水华暴发时段的细菌群落多样性和丰度比非水华阶

段具有更高的数值表现。此外，在蓝藻水华发生的不

同阶段，微生物群落的多样性指数和群落丰度也会有

显著差异。例如，Zhang等[68]对西湖的研究结果表明，

水华早期阶段的原核生物群落多样性和丰度相比于

水华发育和衰退阶段更低。在微囊藻占优势的8月，

微生物群落丰度和多样性指数均显著增加。此外，稀

有真菌群落对蓝藻水华具有较强的敏感性，稀有微生

物群落与其他分类群落的相互作用在维持真核生物

群落的稳定性方面发挥着重要作用[69]。这说明MCs
浓度的改变会影响不同蓝藻水华期间原核生物群落

的多样性和丰富性。

产MCs的藻类与藻圈微生物存在着复杂关系。

一方面，藻类为一些异养菌提供碳源，而这些异养菌

则回馈藻类生长所需的维生素B12，体现出积极的物

质交换过程[70]。另一方面，某些细菌可以释放杀藻

剂，破坏藻类的细胞膜并导致其快速溶解，表现出负

面相互作用[71，72]。淡水中常见的放线菌在初步生长阶

段依赖微囊藻提供的碳源，但随着有毒物质浓度增

加，逐渐抑制了微囊藻的生长繁殖。研究发现，MCs
暴露可以降低实验组的生物多样性，从而影响微生物

群落结构[73]。当受到MCs的外源胁迫时，MCs会对异

养细菌的生长产生负面影响[74]，主要由于MCs可以穿

透革兰氏阴性菌[75]和革兰氏阳性菌[76]的细胞膜，然后

诱导其细胞受损，导致微生物群落原有组成发生显著

变化。此外，有实验观察到玫瑰单胞菌的相对丰度变

化与微囊藻呈正相关，而气单胞菌可以溶解微囊藻，

其胞外化合物也可用于调节假单胞菌属的水华[77]。

MCs污染对微生物群落功能的影响更体现在微生物

群落的组成，外源MCs的添加对微生物群落产生了显

著影响（图 3）：变形菌门成为最优势门，假单胞菌、甲

基弯曲菌、鞘氨醇杆菌、鞘氨醇单胞菌、柠檬酸杆菌丰

度上调，放线菌门则是略微增加；而厚壁菌门、协同菌

门及广古菌门的相对丰度一致下降；示波螺旋体属、

拟杆菌、真菌、共单胞菌、弧形杆菌及梭状芽孢杆菌的

丰度则是遵循先增加后逐渐下降的变化趋势。

综上所述，水体中MCs含量与蓝藻群落密切相

关，MCs浓度和蓝藻生物量等季节性变化也会影响微

生物群落的组成、多样性及功能。蓝藻水华中MCs的
浓度变化可能会影响不同蓝藻水华期间原核生物群

落的多样性及丰富性。产生MCs的藻类与藻圈微生
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物间存在复杂的关系，包括积极的物质交换过程及负

面相互作用，稀有微生物群落对MCs具有更强的敏感

性，其相互作用对于维持真核生物群落的稳定性至关

重要。MCs通过改变微生物群落的多样性和结构，影

响了原水生态中微生物群落的丰度特征。因此，在

MCs与微生物群落间复杂关系的背景下，深入了解

MCs对微生物群落变化和群落特征的相互作用至关

重要。

2.4 微生物群落对MCs降解能力的影响

MCs降解菌广泛存在于自然环境中，由于MC降

解菌存在，MCs浓度在自然环境中维持在一个相对

较低的水平[78]。研究表明，长期暴露于MCs下会显

著改变细菌群落的结构及生理特征，反之又会影响

微生物群落对MCs的降解速率。例如，Ding等[79]研

究结果显示，在厌氧条件下，反复使用 1 mg/L 的

MC-LR处理湖泊沉积物微生物时，由于微生物群落

中MCs降解菌的存在，MC-LR的生物降解能力会

随着处理频率的增加而增强，降解速率也更快，并

且降解过程中未出现滞后期。然而，Wu等[80]研究发

现在缺氧条件下，MCs的降解存在滞后现象，溶解

的MCs通常需要经过 2~6 d才能被完全降解。从已

经鉴定并分离出的MCs降解菌中发现，这些菌能够

降解MCs的原因在于它们通过特定的酶途径降解水

体中的MCs[81]。最主要的是，MCs为这些微生物（如

伯克氏菌科、奈瑟氏菌科、酸微菌科等）提供了重要的

碳源和能源，支持了它们的生长。在这类微生物群

落中，来自鞘单胞菌属的细菌，降解MCs的能力更加

突出[82]。

在好氧环境中，人们已经从自然界中分离并鉴

定出了数十种MCs降解菌，但在厌氧条件下，相关的

功能菌降解菌却很少。研究普遍认为，好氧菌是主

要的降解菌，如铜绿假单胞菌可在好氧条件下降解

MC-LR[83]。Ma等研究表明，铜绿假单胞菌也可在缺

氧条件下降解MCs。通过细菌丰度与MCs降解数量

的相关性分析发现，甲基弯曲菌、铜绿假单胞菌和鞘

氨醇单胞菌等细菌群落在无氧条件下对MCs的降解

有重要作用，是降解MCs的主要菌群[84]。在MCs降
解过程中发现，水解发酵细菌、共生产乙酸菌和产甲

烷菌大量富集，表明这些菌在MCs的降解中起到协

同作用。与此同时，Chen等[85]研究发现，某些缺氧微

生物群落对MCs的降解作用比之前认为的更加重

要，MCs在缺氧条件下被降解的同时产生关键活性

因子Adda且无其他毒性产物。这些研究表明，长期

暴露于MCs的选择压力可以促使水环境中微生物群

落不断富集功能菌，从而增强群落的生物降解能力。

这种现象使得MCs的生物降解效率更高，揭示了微

生物群落对MCs可能存在一定的适应性反应机制，

包括微生物群落中特定菌群的增殖和活性提高，以

及涉及可能的基因调控及代谢途径的改变。对这些

机制的深入研究将有助于更好地理解MCs对微生物

群落的影响，为进一步探索MCs的生物降解机制提

供重要线索。

目前，对MCs降解细菌的研究主要集中于鞘氨醇

单胞菌属，不动杆菌、节杆菌 [86]、芽孢杆菌、新鞘氨

醇菌、假单胞菌、鞘触杆菌及窄食单胞菌 [87]也被报

道为 MCs降解菌（表 1）。其中，Lemes等[88]首次报道

了假单胞菌属也可以降解MC-LR。Valeria等[89]研究

表明 Sphingomonas sp. CBA4 菌株能够在 36 h 内将

MC-RR降解至几乎完全消失的水平。Bacillus sp.
AMRI-03芽孢杆菌在5 d内能够完全降解MC-RR[90]。

Ding等[91，92]发现 Sphingopyxis sp. m6 可在 4 h内完全

降解MC-LR，并确定了MC-LR 的 8种不同降解产

物。Gao等[93]研究发现鞘氨醇盒菌属（Sphingopyxis
sp.）是太湖水体中最主要的MCs降解菌属，这与Wei
等的研究结果一致，其发现在无外加碳源的条件下，

一株新型土著藻毒素降解菌 Sphingopyxis sp. YF1能

通过一种新的酶促途径，在120 min内完全降解Adda及
MC-LR[94]。Sphingopyxis sp.的新菌株YF1的发现，阐

明了MC-LR生物降解的新机制，为微生物在MCs污
染环境中的应用提供了新视角。

类型

Bacillus sp. AMRI-03
Arthrobacter sp.

Sphingomonas sp. CBA4
Sphingomonas sp. MD-1

Stenotrophomonas maltophilia 4B4

Pseudomonas sp. DMXS
Sphingopyxis sp. m6

可降解MC变体

MC-RR
MC-LR
MC-RR
MC-LR

MC-LR、MC-RR、MC-LF

MC-LR
MC-LR

功能基因

mlrA

mlrA

mlrA/B/C/D

降解效率

在5 d内完全降解MC-RR
在72 h内显示出MC-LR的去除

在36 h内将MC-RR降解至几乎完全消失的水平

在24 h内完全降解MC-LR

MC-LR在10 d内清除，
而MC-RR和MC-LF清除分别在12 d和14 d内

在24 d内降解

在4 h内完全降解MC-LR

参考文献

[90]
[86]
[89]
[92]

[87]

[88]
[91]

表1 部分MCs降解细菌的降解效率及功能基因分析
Table 1 Analysis of degradation efficiency and functional genes of some MC-degrading bacteria
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通过分子水平研究微生物降解MCs基因的功能，

有助于揭示MCs降解途径及其分子机制。先前的研

究普遍认为，mlr基因簇是MCs的降解基因，由mlrA、
mlrB、mlrC和mlrD组成，其中mlrA在MCs的有效降

解中起重要作用[95]。Dziga等[96]使用mlrA蛋白酶成功

地将水华中的MCs有效降解，并将其转化为无毒的代

谢产物，推断微生物群落中富集了含有mlrA基因的菌

株，可能导致MC-LR降解能力增强。一些研究指出，

与具有mlr基因的细菌相比，缺乏mlr基因的细菌与

MCs浓度间的相关性更高，特别是那些具有降解持久

性有机化合物能力的细菌和缺乏mlr基因簇的细菌在

环境中降解MCs中发挥了重要作用[97]。

在门水平上，普遍的研究认为变形菌门和拟杆菌

门的细菌对于降解MCs发挥了重要作用。Li等的研

究表明，在变形菌纲的8个纲中，α-变形菌纲、β-变形

菌纲和 γ-变形菌纲的丰度会随MCs降解不断增加，

这也是变形菌门在MCs降解过程中始终是最丰富菌

门的原因[98]。

以科为单位来看，微生物群落中的伯克氏菌科、酸

微菌科、丛毛单胞菌科等与有机物降解有关的细菌，能

快速响应水体中的MCs污染，并在降解MCs的过程中

发挥主要作用。这些微生物被发现具有降解MCs的
能力，它们存在于水体中，通过吸收或降解MCs来减少

其在环境中的浓度。目前，国内外报道能够降解MCs
的菌种多达50多种（部分可降解MCs的菌种见表2），

涵盖的菌属较广，但主要为鞘氨醇单胞菌属[99-108]。

表2 与MCs降解有关的细菌
Table 2 Bacteria involved in the degradation of MCs

门

变形菌门

拟杆菌门

放线菌门和
浮霉菌门中
的部分细菌

纲

α变形菌纲、
β变形菌纲

科

伯克氏菌科（Burkholderiaceae）

酸微菌科（Acidimicrobiaceae）

奈瑟氏菌（Neisseriaceae）
丛毛单胞菌科（Comamonadaceae）

微杆菌科（Microbacteriaceae）
噬几丁质菌科（Chitinophagaceae）

属

甲基化菌属（Methylotenera）

鞘氨醇盒菌属（Sphingopyxis sp.）

气单胞菌属（Aeromonas）

芽孢杆菌属（Bacillus）、肠杆菌属（Enterobacter）、
不动杆菌属（Acinetobacter）、弗拉特氏菌属（Frateuria）

假单胞菌属（Pseudomonas aeruginosa）

青枯菌（Ralstonia solanacearum）

Sphingomonas属（鞘氨醇单胞菌）

杯棕鞭藻属（Poterioochromonas）

伯克霍尔德菌属（Burkholderia）

短杆菌属（Brevibacterium）、
红球菌属（马红球菌Rhodococcus）

库特氏菌属（吉氏库特菌Kurthia gibsonii）

Stenotrophomonas属（微嗜酸寡养单胞菌）

参考文献
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综合来看，微生物群落在调节MCs的生成和降

解中扮演了重要角色，水体中的微生物群落与MCs
的生成及降解密切相关，长期暴露于MCs的选择压

力会导致水环境中微生物群落产生适应性反应机

制，可能包括特定菌群的增殖及活性提高，以及基

因调控和代谢途径的改变。这使微生物群落不断

富集具有降解MCs能力的功能菌，从而增强了降解

MCs的生物能力。目前，已发现多种微生物具有降

解MCs的功能，其中以鞘氨醇单胞菌属的种类最为

丰富。通过分子水平研究微生物降解MCs基因的

功能，mlrA在MCs的有效降解中起着重要作用。这

些研究为深入理解 MCs 降解机制提供了关键线

索，对于应用相关微生物降解 MCs 污染具有重要

意义。
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3 总结与展望

MCs对水生态系统中的微生物群落产生了广泛

影响。现有研究表明，MCs对微生物的生态学和生理

学过程具有多方面影响。

（1）对微生物群落的生态毒性。MCs通过其生物

毒性影响细菌的生长或溶解，可能造成生物多样性损

失及生态系统功能被破坏。

（2）对微生物群落代谢能力的影响。MCs能够影

响水中微生物的代谢活性，包括细胞呼吸和生长速

率。这可能导致水体中能量流动和物质循环的改变，

对整个水生态系统的稳定性产生负面影响。

（3）对微生物群落结构与组成的影响。MCs在微

生物群落结构和功能稳定中扮演重要角色，持续的

MCs选择压力下，会促进特定细菌生长，增加某些细

菌的丰度及多样性。

（4）部分功能菌对MCs的降解。在微生物群落中，

变形菌门和鞘氨醇单胞菌属中较多细菌参与MCs的
降解，它们中的基因尤其是mlrA，能够有效降解MCs。

目前研究主要集中在MCs对特定微生物或特定

水域的影响，缺乏全面的综合性研究，且对MCs如何

影响微生物的分子机制了解有限，缺乏深入的分子生

物学和生物化学研究。后续可根据需要开展多尺度、

多维度的研究，包括分子、生态学、生理学等多个领

域，更加系统及深入地了解MCs对水生态系统中微生

物群落的影响。

MCs对水生态系统的影响是一个复杂问题，理解

其机制和长期效应对维护水体生态平衡至关重要。

MCs不仅关乎水质安全和生态系统健康，也对人类饮

用水、渔业等活动构成潜在威胁。深入研究MCs与微

生物群落间的关系有助于提高水域管理的科学性，并

为制定更有效的环境保护政策提供理论依据。
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