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摘要：近年来，全球气候变暖和水体富营养化加剧导致蓝藻水华污染严重，而大部分蓝藻水

华暴发后产生的微囊藻毒素（Microcystins，MCs）极具危害性，对人类健康和水生生态系统

构成威胁。有效控制和去除水体中的 MCs 已成为当前亟需解决的一项难题。现有研究表

明，微生物降解 MCs 具有高效和环保的治理效益。因此，本文综述了 MCs 的产生、结构和

毒性危害，并着重介绍了国内外学者在微生物降解 MCs 的酶促降解途径、降解基因和降解

酶领域的研究进展；此外，还分析了微生物降解菌在水体生态修复中的潜在应用，并展望了

对 MCs 的非 mlr 降解途径机制、优化表达 MCs 降解酶、构建高效双功能降解菌等未来研究

方向，旨在为深入研究 MCs 微生物降解机制并有效改善全球水体中 MCs 污染现状提供新

思路。

关键词：蓝藻水华；微囊藻毒素；微生物降解；生态修复；降解机制

中图分类号：S94；X52      文献标识码：A      文章编号：2096 − 9848 （2024） 03 − 0215 − 13
 

全球人口密度和工农业的快速增长导致大量含

有氮、磷营养盐的废水被直接排放到水体中，使水

体富营养化程度不断加重。近几年来，全球范围内

已有高达 63.1% 的湖泊水体出现富营养化[1]，其中

中国的巢湖、太湖、滇池等大型湖泊也处于不同程

度的富营养化状态[2-4]。在水体富营养化和气候变

暖等因素的驱动下，全球多处淡水湖泊蓝藻水华的

发生频率、危害程度和持续时长日益增加[5]。蓝藻

水华的暴发会大量消耗水中氧气、污染水质、影响

水生动植物的生长发育、破坏细菌的群落结构，以

及威胁水生生态系统的可持续发展[6-7]。同时，以

蓝藻（Cyanobacteria）为主的产毒藻，包括微囊藻

（ Microcystis）、鱼腥藻（ Anabaena）、浮丝藻

（ Planktothrix）、颤藻（ Oscillatoria）、念珠藻

（Nostoc）和束丝藻（Aphanizomenon）等会产生

一系列的次生代谢物，包括微囊藻毒素（Micro-
cystins，MCs）、鱼腥藻毒素（Anatoxins）、节球

藻毒素（ Nodularins）和束丝藻毒素（ Aphani-

zotoxins）等[8]，这些毒素对人类和动物均具有不

同程度的毒性，其中以 MCs 最为常见且毒性危害

最大，会对人类和动物的多个器官造成严重的毒性

危害，甚至引发癌症[9-10]。近年来，研究发现全球水

体中的胞外 MCs 浓度范围已达到 0~42 724 μg/L[11]，

并且受水域温度和光照等环境因素的影响，

MCs 的时空分布特征明显，其浓度会在夏季达到

高峰，从秋季到冬季则呈下降趋势[12-13]。此外，由

于 MCs 污染水体从内陆水域向下游漂流而进入河

口和海域，全球各沿海海岸的潟湖和海洋中也检测

出 MCs，并在当地生物体内逐渐积累[14-16]。迄今

为止，全球已发生多起微囊藻毒素中毒和死亡事

件[17]，对人类社会发展构成严重威胁。因此，如

何有效控制和去除水体中的 MCs 已成为当前亟需

解决的一项难题。

MCs 是稳定存在于自然水体中的环状七肽肝

毒素，治理其的传统方法存在成本高、难以操作且

容易造成二次污染等问题。微生物降解被认为是一
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种可行的治理方法，因为自然水体存在着能以

MCs 为唯一碳源和氮源的微生物，它们能有效降

解水体中的 MCs[18-19]。目前，国内外研究人员已

对微生物降解菌的降解途径和机制进行了大量研

究，并深入探究了微生物降解菌的降解途径和机

制，旨在开发新型、升级的治理方法，实现

MCs 的高效治理和水体生态修复。

本文综述了 MCs 的产生、结构及毒性危害等

基本概况，重点分析了国内外学者在 MCs 的酶降

解途径及相关功能基因领域上的研究进展，旨在增

强人们对微生物降解 MCs 机制的认识。此外，为

客观了解采用微生物降解法治理 MCs 污染水体的

有效性，本文分析了近年来各类微生物降解菌在水

体生态修复过程中的应用价值，并展望了 MCs 微

生物降解领域的研究工作，为解决全球水体中

MCs 污染现状及深入研究 MCs 微生物降解机制提

供新思路。 

1　MCs 的产生、结构及毒性危害
 

1.1　MCs 的产生

MCs 是大部分有害蓝藻产生的次级代谢物，

在藻细胞裂解或死亡时释放到水环境中[20]。这些

产毒藻体内存在一类用于调控 MCs 产生的合成酶

基因簇（mcy），由 mcy 基因编码的非核糖体多肽

合成酶（Nonribosomal  peptide  synthetase，NRPS）
和聚酮合酶（Polyketides，PKS）等功能酶复合物

会通过一种非核糖体途径催化合成 MCs [21-22]。此

外，光照、温度和营养盐等外界环境因子会通过影

响 MCs 合成基因（mcy）的表达水平来直接调控

MCs 的产生 [23-24]。Kaebernick M 等 [25] 研究发现，

高 强 度 的 光 照 或 红 光 均 能 上 调 铜 绿 微 囊 藻

（ Microcystis  aeruginosa） 中 合 成 基 因 mcyB 和

mcyD 的表达水平；Scherer P I 等[26] 研究发现，当

温度在 20~30 ℃ 之间时，提高环境温度能显著

上调铜绿微囊藻中 mcyB 基因的表达；Zhou Y P
等[27] 的研究表明，氮胁迫能够上调铜绿微囊藻中

编码 MCs 合成的所有基因。因此，自然水体中

MCs 的产生除受基因的调控表达外，还与外界的

环境因子密切相关。 

1.2　MCs 的结构

MCs 是一类相对分子量在 900~1 100 Da 之间

的环状七肽化合物[28]，其结构由肽键连接 5 个保

守氨基酸和 2 个可变 L-氨基酸构成，被定义为环-
[D-Ala(1)-L-X(2)-D-MeAsp(3)-L-Z(4)-Adda(5)-D-
Glu(6) -Mdha(7)][29]。MCs 的结构中含有多个重要

基团，包括 3 号位置的 D-MeAsp、7 号位置的 M-
Dha 以及 5 号位置的 Adda，其中 Adda 是表达

MCs 毒性的关键基团。MCs 结构中 2、4 号位置存

在多种类型的氨基酸组合方式以及 3、7 号位置存

在甲基化和去甲基化的差异，因此迄今为止已经发

现了不少于 279 种 MCs 的变体 [30]，其中以 MC-
LR（Leu 和 Arg）、MC-YR（Tyr 和 Arg）和 MC-
RR（Arg 和 Arg） 3 种变体最为普遍，且当 2、
4 号位置存在亮氨酸（Leu）和精氨酸（Arg）时便

构成了目前最为常见且毒性危害最大的 MC-LR 变

体。MCs 的化学结构如图 1 所示。
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图 1    MCs 的化学结构通式[31]

Fig. 1    General chemical structure of MCs[31]

 
 

1.3　MCs 的危害

MCs 作为一类细胞内毒素，会抑制胞内特异

性蛋白磷酸酶 PP1 和 PP2A 活性，影响细胞的正常

代谢，造成机体细胞内氧化应激[32]，诱导 DNA 损
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伤和细胞凋亡[33]。水生动物接触过量的 MCs 会导

致其肝脏坏死、生长发育缓慢、繁殖能力下降甚至

死亡，从而破坏水生生态系统的结构和功能[34]。

此外，MCs 的主要靶器官是肝脏，当人类接触到

经 MCs 污染后的水源或食物后，MCs 会借助有机

阴离子转运多肽（OATPs）和胆汁酸转运系统主动

运输至肝细胞内，导致肝细胞坏死并通过激活体内

丝裂原活化蛋白激酶（MAPK）和蛋白激酶 B
（AKT）等细胞增殖通路引发肝癌[35]。如 1996 年

巴西曾发生了全球首例由 MCs 污染引发的人类中

毒案例，其中 52 例患者因使用了被 MCs 污染的透

析水，导致急性肝中毒而死亡[36]。中国东南沿海

地区成为原发性肝癌高发区的主要原因也与水源

被 MCs 污染有关[37]。此外，MCs 还会对肾脏、心

脏以及生殖系统等造成巨大的毒性危害，引发心源

性并发症、肾脏疾病和心血管疾病等[38-41]。因此，

为保障居民生命安全，世界卫生组织和中国卫生部

规定饮用水源中 MCs 的安全阈值应低于 1.0 μg/L[42]。 

2　微生物降解 MCs 的酶类、降解基因及
降解途径

酶在微生物降解 MCs 过程中发挥着重要作

用。微生物依赖特殊的胞内酶有效降解 MCs，表

明 MCs 的降解与特定酶及酶促机理密切相关。近

年来的研究报道过一些微生物对 MCs 的酶促途径

和分子机制以及降解产物、降解酶和编码降解酶的

功能基因。 

2.1　微生物降解 MCs 的酶类 

2.1.1　MCs 降解酶 MlrA
MlrA 是微生物降解 MCs 过程中的关键蛋白

酶，能切割 MC-LR 环肽中的 Adda-Arg 键，使其

开环转化为线性 MC-LR，从而显著降低其毒性危

害。MlrA 酶由 336 个氨基酸残基构成，含有活性

位 点 H260、 AIH263、 NE265[43-44]。 MlrA 酶 的

N 端存在着由 26 个氨基酸组成的信号肽序列，但

不同菌株存在细微差异，如根瘤菌（Rhizobium
sp. TH）中 MlrA 酶的 N 端信号肽只含有 23 个氨

基酸[45]，这种信号肽可以帮助 MlrA 酶进行跨膜定

位，在 MCs 的降解过程中发挥着重要作用；其序

列下游存在高度保守的 Abi 结构域，能实现

MlrA 酶的催化[46]。Xu Q Q 等[47] 利用同源建模和

定点突变技术验证了 MlrA 酶上的其他活性位点，

包括 Glu172、Trp176、His205、Trp201。潘禹等[48]

通过构建 MlrA 酶的结构模型发现，MlrA 结构中

的 Abi 结构域会形成反平行式的螺旋构型，在其

他 4 个螺旋的围绕下共同构成巨大的锥形催化空

腔，使底物和溶剂从反应腔底部的周质空间进入酶

分子内部，通过与酶上的活性位点的结合作用来实

现底物的催化降解,如 MlrA 酶可以通过传统氢键、

π-π 堆积以及范德华力等与 MC-LR 进行相互作

用，将环状 MC-LR 降解为线性 MC-LR[49]。 

2.1.2　MCs 降解酶 MlrB
MlrB 酶是微生物降解 MCs 过程中的第二个关

键作用酶，它可以通过断开线性 MC-LR 中的 Ala-
Leu 键，使其降解为四肽，因此 MlrB 酶也被称为

线性化微囊藻毒素酶（Linearized-microcystinase）。
通过 Blastp 分析发现，MlrB 酶的蛋白质序列与青

霉素识别酶家族成员和 β-内酰胺酶家族成员均具有

较高的序列相似性，并且还含有一个高度保守的

Ser-Xaa-Xaa-Lys 活性位点序列[43,50]。Dziga D 等[51]

根据该序列设计了一个突变实验，将 MlrB 酶的

S77 和 K80 分别突变为丙氨酸（Ala），结果发现

酶活性明显丧失，说明 Ser77 和 Lys80 这 2 种氨基

酸残基对 MlrB 酶的催化功能具有重要作用。Wei J
等[52] 通过同源建模和分子对接实验分析了 MlrB 酶

的结构和结合方式，发现 MlrB 酶 N 末端和 C 末端

区域主要定位于细胞表面，由一个跨膜结构域

S1 通过重入螺旋进行连接，且跨膜螺旋被预测采

用了拓扑结构，构成 MlrB 酶的氨基酸残基会通过

形成一个活性口袋来帮助线性 MC-LR 与活性位点

进行结合，完成线性 MC-LR 的催化降解。 

2.1.3　MCs 降解酶 MlrC
MlrC 酶是存在于 MCs 微生物降解途径中的一

类特殊降解酶，除降解四肽外，还可以直接将线

性 MC-LR 降解为 Adda，对于无法表达 mlrB 基因

的微生物降解菌具有重要意义。MlrC 酶是一种金

属蛋白酶，具有 507 个氨基酸残基[43]，其酶结构

主要由 DUF1485 和 MlrC-C 两类结构域组成，但

不含氨基酸信号肽和跨膜区。其中，DUF1485 结

构域家族（约 300 个残基）是由变形菌门中功能未

知的假想细菌蛋白质组成，而 MlrC-C 结构域家族

（约 200 个残基）是发挥酶催化功能的一个重要区

域，主要位于 MC-LR 降解的细菌基因簇产物的

C 末端 [50,53]。Dziga D 等 [51] 通过突变实验验证了

MlrC 酶中的 3 个关键性残基（Asp167、His169、
His191）。为了深入研究 MlrC 酶的结构特征及作

用机制，Singh D P 等[54] 利用 I-TASSER 软件预测

了 MlrC 酶的三级结构，同时设计的对接实验发现
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MC-LR 酶主要通过氢键与 MlrC 酶的氨基酸残基

Thr399 和 Asp400 进行结合。Wang R  P 等 [55] 以

PDB 数据库中同源性较高的 3IUU 蛋白为建模模

板，分析了 MlrC 酶的三级结构，并通过突变实验

验证了 6 个活性位点（Glu39、His133、Asp167、
His169、His191 和 Asp332），而这些活性位点的

空间位置可能构成了金属蛋白酶的多个催化三联

体，并且由活性位点形成的酶活性口袋可以通过结

合金属离子共同催化线性 MCs 的降解。 

2.2　微生物降解 MCs 的降解基因

近年来，微生物降解 MCs 机制的研究受到广

泛关注。最初，Bourne D  G 等 [43] 鉴定出 ACM-
3962 菌的 4 段降解基因，分别为 mlrA、 mlrB、
mlrC、mlrD，其中由基因 mlrA、mlrB 和 mlrC 编

码的 3 种降解酶 MlrA、MlrB 和 MlrC 可将 MC-
LR 降 解 为 氨 基 酸 和 小 分 子 肽 ， mlrD 编 码 的

MlrD 酶被推测为一种寡肽转运蛋白酶，负责 MC-
LR 及其降解产物的转运。除 mlrA~mlrD 4 个基因

外，Okano K 等[56] 和 Jin H Y 等[57] 先后报道了鞘

脂单胞菌（Sphingopyxis sp. C-1）和鞘氨醇单胞菌

（Sphingosinicella sp. B-9）的全基因组测序，揭示

了其他降解基因如 mlrE 和 mlrF 可编码修饰二肽酶

和 D-氨基酰化酶；B-9 菌的 MlrE 酶可能参与氨基

酸类化合物的催化降解[58]。利用全基因组测序的

方法可以更好地鉴定和表征 MCs 微生物降解菌中

存在的 mlr 降解基因，对于描述 MCs 降解菌的降

解途径及分子机理具有重要意义。

mlrA 降解基因是 MCs 降解途径中的关键性

基 因 。 相 关 研 究 表 明 ， 缺 陷 短 波 单 胞 菌

（Brevundimonas  diminuta Q3） [18]、鞘脂单胞菌

USTB-05[59]、鞘氨醇单胞菌 MD-1 和 Y2 菌 [60] 等

均能扩增得到 mlrA 基因，且与鞘氨醇单胞菌

ACM-3962 的 mlrA 基因有较高的相似性。表明这

些菌株与鞘氨醇单胞菌 ACM-3962 可能具有相同的

降解机制。但并非所有 MCs 降解菌均含有该基

因，如 Krishnan A 等 [61] 从伊利湖中获得的 6 株

MCs 降解菌未被检测出 mlrA 基因；Huang  F  Y
等[62] 分离得到的厌氧 MCs 降解菌 Enterobacter sp.
YF3 菌株中也未被检测出 mlrA、 mlrB、 mlrC、

mlrD 基因。说明这些菌株可能存在其他新型的

MCs 降解途径，但也存在检测时引物和模板不匹

配造成的假阴性。除 mlrA 降解基因外，Qin  L
等[63] 通过对 mlr 基因簇进行系统发育分析，发现

mlr 基因簇的 4 个基因（mlrA~mlrD）具有相同的

起源和进化史。这对于研究新型 MCs 降解菌的降

解机理具有重要意义。

此外，为了验证 mlrA、mlrB、mlrC 基因的活

性和功能，Wang R P 等[64] 构建了 Novosphingobium
sp.THN1 菌 的 mlrA 基 因 重 组 菌 pET-29a-mlrA-
BL21，发现重组 MlrA 酶可以切割 Adda-Arg 之间

的肽键，使 MC-RR 水解为线性 MC-RR；Shimizu K
等[50] 通过构建鞘脂单胞菌 C-1 的 mlrB 和 mlrC 基

因重组菌，发现重组 MlrB 酶能将 MCs 降解为四

肽，而重组 MlrC 酶能将四肽降解为 Adda 或直接

将线性 MC-LR 降解为 Adda。利用异源表达的方法

可以有效地验证基因的活性功能，阐明 MCs 降解

菌的降解机理。 

2.3　微生物降解 MCs 的降解途径 

2.3.1　MCs 的酶促途径

对于 MCs 的酶促途径，Bourne D G 等[43,65] 首

次提出了鞘氨醇单胞菌 ACM-3962 对 MC-LR 的酶

促途径是由 mlr 基因簇编码的 3 种胞内水解酶

（MlrA、MlrB 和 MlrC）和 2 种中间产物（线性

MC-LR 和四肽）参与，MlrA 酶先水解 MC-LR 中

Adda-Arg 之间的肽键，使其线性化，产生毒性降

低约 160 倍的线性 MC-LR；然后 MlrB 酶将线性

MC-LR 中 Ala-Leu 之间的肽键断开，生成四肽产

物；最后，MlrC 酶将四肽中 Adda-Glu 之间的肽键

断开，生成更小的肽片段和氨基酸。但后续研究发

现，MlrC 酶也可以直接将线性 MC-LR 水解为

Adda[50-51]，表明存在一种可替代途径，可以不经

过 MlrB 酶而直接降解线性 MC-LR，这对于无法表

达 MlrB 酶的降解菌株而言具有重要意义。不同菌

株对于 MCs 的降解产物存在差异，如 Zhang  J
等 [66] 发现鞘脂单胞菌 a7 可同时降解 MC-LR 和

Adda，产生 5 种降解产物，这是首次报道单菌

株同时降解 MC-LR 和 Adda 的一条降解途径

（图 2）。Ding Q 等[67] 在研究过程中也检测出了

8 种新的降解产物，包括 3 种三肽（Adda-Glu-
Mdha、 Glu-Mdha-Ala 和 Leu-MeAsp-Arg）、 3 种

二肽（Glu-Mdha、Mdha-Ala 和 MeAsp-Arg）以及

2 种 氨 基 酸 （ Leu 和 Arg）， 其 中 Mdha-Ala、
MeAsp-Arg 和 Leu 为首次报道。这些新降解产物

的产生表明可能存在其他新型降解酶参与了

MCs 的降解，同时也存在 Mlr 降解酶表达多种降

解功能的可能性。
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图 2    鞘脂单胞菌 a7 降解 MC-LR 的可能途径[66]

Fig. 2    Possible degradation pathway of MC-LR by Sphingopyxis sp. a7[66]

 

除 MC-LR 外，国内外对于 MC-RR 和 MC-YR
的酶促途径也开展了大量的研究工作。其中，Yan
H 等[59] 和 Wang H S 等[68] 相继利用了鞘脂单胞菌

USTB-05 对 MC-RR 的酶促途径进行了详细研究，

结果表明 MC-RR 的降解途径与上述报道的 MC-
LR 途径十分相似。而对于 MC-YR 的降解途径，

Xu H M 等[69] 研究表明 MC-YR 的前三步降解过程

也与 MC-LR、MC-RR 类似，只是切割位点存在差

异。此外，Zhu X Y 等[45] 研究了一株根瘤菌 TH
对 MC-LR 的降解途径，结果表明 TH 菌株可能利

用了与 ACM-3962 菌株相同的 mlr 降解机制对

MC-LR 进行降解。

此外，研究发现，厌氧条件下富营养化湖泊沉

积物中的微生物群落也能有效地降解水体中的

MCs[70]，例如 Bao Z Y 等[71] 研究发现厌氧微生物

降解菌 ALA-1 对 MC-LR 的降解途径与大部分好氧

菌相似，产生了线性 MC-LR、四肽和 Adda 产物；

欧阳潦[72] 利用从滇池中分离出的一株 MCs 厌氧降

解菌（Acidaminobacter sp.CJ5）探究 MC-LR 的厌

氧降解途径，结果发现 MC-LR 在胞内酶的作用下

转化为线性 MC-LR 和 Adda，但其产生的线性

MC-LR 与好氧途径中的线性 MC-LR 均不相同，初

步推测可能存在一种新型 MC-LR 降解途径；Ding Q
等[73] 以太湖中的微生物群落为研究对象，提出了

2 种较为完整的 MC-LR 厌氧微生物降解途径

（图 3）。以上研究表明，自然环境中的厌氧微生

物降解菌也能通过特殊的降解途径来有效地降解

MCs，但该领域的研究报道仍十分有限，对于

MCs 厌氧降解菌的降解机理还需要进一步的研究。 

2.3.2　MCs 的降解基因调控途径

迄今为止，已报道的大部分 MCs 的微生物降

解菌均是依赖于 mlr 基因簇编码的 Mlr 酶（简称

mlr 途径）进行降解。据统计，MCs 高效降解菌如

鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）、嗜麦芽窄食单
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胞菌（Stenotrophomonas  maltophilia）、芽孢杆菌

属（Bacillus）、不动杆菌属（Acinetobacter）、金

黄 杆 菌 属 （ Chryseobacterium）、 根 瘤 菌 属

（Rhizobium）和博德特氏菌属（Bordetella）等均

能被检测出 mlr 降解基因[30]。这表明 mlr 基因簇

在 MCs 的微生物降解途径中可能发挥着关键性作

用。后续研究发现，这些依赖 mlr 途径的降解菌株

会受到一种由酰基高丝氨酸内酯（Acyl homoserine
lactone， AHL） 介 导 的 群 体 感 应 （ Quorum
sensing， QS）系统的调节，它通过转录激活

mlr 基因的表达，尤其是 mlrA 基因的表达来正向

调节 MCs 的降解，并且通过基因敲除和互补技术

发 现 ， LuxI/LuxR 型 QS 系 统 （ novI1/novR1 和

novI2/novR2）可以有效地促进 MCs 降解菌降解

MCs[74]。因此，后续若能合理操纵 QS 系统的调控

机制来提高 mlr 基因的表达活性，将能达到

MCs 的高效降解。然而，除 mlr 基因外，近年来也

有研究发现了许多不依赖 mlr 基因簇的 MCs 降解

菌，如敏捷食酸菌（Acidovorax facilis LEw-2）[61]、

芽孢杆菌（Bacillus sp.LEw-2010）[61]、耐硼赖氨酸

芽孢杆菌（Lysinibacillus boronitolerans CQ5）[75]、

微嗜酸寡养单胞菌（Stenotrophomonas  acidamin-
iphila MC-LTH2）[76] 等，这些降解菌株未被检测

出 mlr 降解基因，但同样能有效降解水体中的

MCs，这表明自然环境中可能存在着其他非 mlr 降

解途径，但由于目前的研究报道十分有限，是否存

在新型 MCs 降解基因及降解酶仍有待探究。但

Yang F 等[77] 发现 Adda 会通过 PAA 代谢途径逐步

降解为乙酰辅酶 A（Acetyl-CoA），而乙酰辅酶

A 最终通过三羧酸循环（Tricarboxylic acid cycle，
TCA）被完全氧化为二氧化碳。这是首次提出的一

条由 mlr 基因和 paa 基因共同调控的酶促降解途径

（图 4）。此外，利用 QS 系统可以正向调节

PAA 降解途径中的第一步和最后一步反应，从而

推动 MC-LR 向无毒产物二氧化碳的转化[78]，实现

MCs 的无害降解。
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Fig. 3    Anaerobic microbial degradation pathway of MC-LR[73]
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Fig. 4    Complete degradation pathway of MC-LR by Sphingopyxis sp. YF1[77]

 
 

3　微生物降解菌在水体生态修复中的潜
在应用

自然环境中微生物菌种资源丰富，作为生态系

统中的分解者，它们在降解水体污染物质、改善水

质和修复水环境中发挥着重要作用。其中，

MCs 微生物降解菌可有效降解水体生态系统中的

MCs，在 MCs 污染水体的生态修复中有着潜在的

应用价值。

目前自然界中分离出大量能够高效降解

MCs 的细菌。如 Zhang J 等[66] 从太湖中分离出的

鞘脂单胞菌 a7 能以 3.33  mg/L·h−1 的降解速率将

MC-LR 和代谢产物完全降解；Idroos E S 等[79] 从

斯里兰卡贝拉湖分离出的嗜麦芽窄食单胞菌

（Stenotrophomonas maltophilia 4B4）能 100% 降解

水体中的 MCs；Yang F 等[80] 从太湖中分离出的降

解菌群 YFMCD4 能以 0.5 μg/mL·h−1 的降解速率将

MC-LR 完全去除。越来越多的高效纯菌株被分离

出，若将这些纯菌株进行混合研究并发挥其协同降

解作用，有望研发出更加高效的混合降解菌群，以

治理水体的 MCs 污染。此外，环境中存在多种双

功能型降解菌，其能同时降解水体中的有害藻类

和 MCs，如 Kang Y H 等[81] 筛选出的铜绿假单胞
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菌（Pseudomonas  aeruginosa UCBPP-PA14）和恶

臭假单胞菌（Pseudomonas putida KCCM10464）能

同时实现铜绿微囊藻和 MCs 的双重降解；此外还

有不动杆菌（Acinetobacter CMDB-2）[82]、链霉菌

（Streptomyces  amritsarensis HG-16） [83]、根瘤菌

AQ_MP[84]、芽孢杆菌 AK3[85] 等。这些双功能降

解菌不仅能从根源上抑制蓝藻水华的发生，还能有

效地除去藻属释放的 MCs，对于控制和修复由蓝

藻水华和 MCs 引发的水体污染具有重要的应用

价值。

考虑到外界因素（如温度、pH、营养物质和

细菌细胞密度等）可能对高效降解菌的降解能力产

生抑制作用，有学者就此提出了一些新型的

MCs 降解菌应用方案。例如，Ren G F 等[86] 研究

发现固定在活性炭纤维海藻酸钠的鞘脂单胞菌

YF1 对 MC-RR 和污染物质的去除效果要明显优于

自由悬浮的 YF1，并且在极端温度和 pH 的不利环

境下也能保持较高的降解性；Boonbangkeng  D
等[85] 以漂浮多孔玻璃颗粒（FPGPs）为固定化材

料，将芽孢杆菌 AK3 进行固定后，发现与自由悬

浮的细胞相比，AK3 菌同样表现出更优的除藻

效果和更高的 MC-RR 降解效率。近年来，微生物

固定化技术凭借着微生物密度大、降解效率高、稳

定性好等优点逐渐成为当前的研究热点。而生物

强化作为一种新兴的技术，可以通过向系统中添加

特定功能的优势微生物来提高系统对污染物质的去

除效率[87]，现已被广泛研究和应用于生态环境修

复中。例如，万翔 [88] 通过向人工湿地系统添加

MCs 高效复合降解菌进行生物强化后，发现强化

后的湿地系统对 MCs 的降解速率明显得到提高，

并且还能够通过缩短其半衰期来紧急处理蓝藻水

华和藻毒素造成的突发情况；Wang R 等[89] 研究

发现经过生物强化后的人工湿地系统可以显著提高

其对 MC-LR 的降解效率，在 12 h 内即可将质量浓

度为 16.7 μg/L 的 MC-LR 降低至 1.0 μg/L，并且可

以消除微生物降解的延滞期；Kumar P 等[90] 将天

然降解菌株与 MCs 降解菌共培养，该方法显著增

强了过滤器对水中 MC-LR 的降解能力。这些研究

均证实了生物强化技术能够有效地提高污水处理

系统对污染物质的降解效能，并且利用群体感应

（QS）系统能够帮助生物强化系统实现外源功能

菌的成功定植及优化系统中微生物的群落结构[91]，

这对于推动水体生态修复工作的历史进程具有重要

意义。 

4　展望

蓝藻水华及其产生的 MCs 已经对水生生态系

统和人类健康造成了严重威胁。当前，综合考虑经

济成本和环境保护等因素，相比于传统的物化处理

工艺，微生物降解被认为是一种较为优质的

MCs 去除方法。已有的研究表明，MCs 降解菌通

过多种酶促降解途径和分子机制，能够将有毒的

MCs 逐步降解为无毒产物。同时，将 MCs 微生物

高效降解菌投入生物系统中进行生物强化，也能够

极大地提高系统对 MCs 的降解效能。迄今为止，

国内外在 MCs 的微生物降解领域也已取得了重大

进展，众多学者已从酶学和分子水平上研究分析

了 MCs 的微生物降解途径和降解机制，这为构建

高效降解 MCs 的基因工程菌和工业生产酶制剂提

供了理论基础。结合现有的研究结果，未来还需要

在以下几个方面进行深入研究：

1）阐明 MCs 的非 mlr 降解途径及降解机制。

目前 MCs 微生物降解的研究主要集中于 mlr 降解

途径，但近年来已有的研究发现，MCs 的厌氧降

解菌及部分好氧降解菌未被检测出 mlr 降解基因，

表明这些降解菌很可能通过非 mlr 降解途径降解

MCs，而其降解过程中所涉及的降解基因及降解酶

还尚不清楚，因此还需通过分离出更多的 MCs 微

生物降解菌，通过详细的基因分析和酶学分析来进

一步来阐明 MCs 的非 mlr 降解途径及降解机制。

2）MCs 降解酶的表达优化。酶是微生物降解

MCs 过程中的关键物质，研究其结构和功能尤为

重要，因此可以通过现代化生物信息学分析技术及

分子模拟技术来精确解析酶的晶体结构，并利用分

子对接技术，深入探究酶与底物分子的催化机理，

而后采用基因工程技术对酶分子进行定向改造，以

提高酶的稳定性和降解活性，从而研发出一种高稳

定性、高效率的 MCs 降解酶。

3）微生物降解 MCs 的群落结构对降解效率的

影响还需要进一步深入研究和探索。利用高通量测

序技术对微生物降解 MCs 的群落结构进行深入解

析，可以通过分析水环境中的微生物样品，捕捉到

参与 MCs 的微生物种类及其丰度的变化，对比不

同水体样品，了解微生物群落结构与降解效率之间

的关系。
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The research progress on the degradation mechanism of microcystins
in water by environmental microbes

ZHANG He1，XU Wenchang1，YUAN Yan1，XU Jingyi1，MA Yantian2*

(1. College of Life Science, Jiangxi Science and Technology Normal University, Nanchang 330013, China;
2. College of Life Science, Nanchang University, Nanchang 330031, China)

Abstract: Over the past  few years,  the issue of Cyanobacteria bloom pollution has escalated due to the com-
bined impacts of global warming and eutrophication in aquatic systems. This has resulted in the release of toxic
microcystins (MCs), posing a significant threat to human health and aquatic ecosystems. Effectively controlling
and eliminating MCs from water bodies is a pressing global challenge. Fortunately, prior research has demon-
strated that microbial degradation of MCs presents an efficient and environmentally friendly solution. This re-
view explores  the  production,  structure,  and  toxicity  of  MCs,  with  a  focus  on  summarizing  global  advance-
ments  in enzymatic  degradation pathways,  degradation enzymes,  and degradation genes associated with MCs.
Additionally, it also analyzes the potential applications of microbial degradation bacteria in the ecological res-
toration  of  water  bodies.  Furthermore,  the  paper  delves  into  future  research  directions,  including  alternative
pathways for non-mlr-mediated MCs degradation mechanisms, optimizing the expression of MCs-degrading en-
zymes, and constructing highly efficient dual-functional degradation bacteria. These perspectives aim to deepen
human’s understanding of  microbial  degradation mechanisms of  MCs and provide innovative solutions  to  ad-
dress the global challenge of MCs contamination in water bodies.
Key words: Cyanobacteria blooms; microcystins; microbial degradation; ecological restoration; degradation me-
chanism
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