
2017年 4 月國際間土壤及地下水污染調查與整治技術最新發展趨勢 

成功大學永續環境實驗所、業興環境科技股份有限公司、行政院環境保護署 

主題：現地生物整治技術-微生物觀點 

摘要：本文共彙整 137篇近三年有關土壤污染微生物整治之國際期刊內容，包括

處理重金屬、油品、持久性污染物及其它類別污染土壤之微生物研究現況，

並以污染物本身進行微生物來源篩選為主。另外，整合菌相(群)、可生產

生物界面活性劑的菌相、如何強化降解能力(增加微生物活性)的添加物及

微生物與植物共生關係之應用等，皆為目前重要發展方向。文中摘錄各種

土壤污染物微生物出現的狀況，藉此了解國際上近三年研究微生物整治土

壤污染之菌群關係。詳文見附件。 

 

一、主題架構： 

1. 近三年處理重金屬污染土壤之微生物相關文獻； 

2. 近三年處理油品污染土壤之微生物相關文獻； 

3. 近三年處理持久性污染物污染土壤之微生物相關文獻； 

4. 近三年其它污染物污染土壤之微生物相關文獻。 

二、探討問題重點： 

I. 處理重金屬污染土壤之微生物研究現況； 

II. 處理油品污染土壤之微生物研究現況； 

III. 處理持久性污染物污染土壤之微生物研究現況； 

IV. 其它污染物污染土壤之微生物研究現況。 

 

三、重點整理： 

3.1處理重金屬污染土壤之微生物研究現況 

Das等人(2015)從Sukinda Odisha的鉻鐵礦土壤中分離出的 10種主要細菌，

並被鑑定為芽孢桿菌屬。10種芽孢桿菌分為兩個具有四個物種的 Bacillus subtilis 

cluster和含有六種蠟狀芽孢桿菌的 Bacillus cereus cluster。研究呈現芽孢桿菌在

鉻鐵礦土壤中的主導地位及對六價鉻生物整治的潛力。 

Kang 等人(2015)研究粘土礦物如高嶺石和蛭石，在以葡萄糖為介質之生長



條件下，以銅綠假單胞菌（學名：Pseudomonas aeruginosa）處理六價鉻污染之成

效。研究結果顯示，葡萄糖可作為必需的電子供體，透過提高葡萄糖的消耗速率

和刺激銅綠假單胞菌的生長與繁殖，顯著提高粘土礦物中六價鉻的還原率。並由

電子顯微鏡證實細胞附著於粘土礦物表面，顯示粘土礦物可以提供環境以保護細

胞免受六價鉻毒性作用，並作為生長支持材料。 

Hadia-e-Fatima 等人(2016)研究耐鉻生產菌生物整治的潛力，從不同的工業

區域分離出可於鉻污染環境下生長的植物生長促進細菌。透過調控鉻污染濃度、

接種與否的玉米生長參數，分析菌株降低鉻毒性的作用。由於接種鹵代菌屬

(Halomonas sp.)的植物生長長度增加達 23％，顯示上述的耐鉻生產菌可以作為改

善鉻污染土壤之工具。 

Manikandan 等人(2016)研究選擇鉻高累積性植物 Albizzia lebbeck，並研究

其細菌降解鉻之過程。在包含假單胞菌屬、根瘤菌屬、芽孢桿菌屬和 Salinicoccus

等四種不同內生細菌組合，用於皮革廠污水污染土壤的植物整治中，主要以三種

芽孢桿菌為主，不僅發現顯著的鉻累積能力，而且具高鉻還原酶活性，可用於鉻

整治。 

Carlos 等人(2016)研究評估細菌在培養基和流出物中六價鉻還原的能力，並

比較本土微生物與六價鉻污染廢水中微生物，結果顯示，透過添加營養鹽的生物

刺激整治方式為降低廢水中六價鉻濃度的有效方法。 

Aslam 等人(2016)進行具鉻還原能力的固氮菌(Bacillus megaterium strain 

ASNF3)污染土壤生物整治的研究，將其自高鉻土壤中分離，並控制於最適生長

條件下進行研究。結果顯示可產生更高的小麥量，顯示該菌的應用可使高濃度鉻

污染土壤擁有高作物產量。 

Pandey 等人(2016)研究調查發現自印度南部泰米爾納德邦的製革業污染場

所分離的獨特細菌可將六價鉻還原，其中最有效的菌株 TES-1 為鏈黴菌屬

(Streptomyces sp.)。 

Ding 等人(2016)探討生物整治法處理含鹼性六價鉻的滲濾液與高二價鐵的

豐富有機質土壤中微生物相互作用機制。土壤中含有一種類似芒果羅非魚屬物種

為主的細菌群體，與已知的發酵細菌密切相關，而且能夠在鹼性培養基中維持三

價鐵的還原狀態。因此，建議將固相有機物質添加至污染土壤中，可以減少六價

鉻的長期擴散。 

Dutta 等人(2017)自印度西孟加拉邦蘇達班鉻污染稻田土壤中分離出的六價

鉻降解菌群被鑑定為 Scaphar葡萄球菌。首度證明葡萄球菌物種可成功地進行污

染土壤生物整治。 

Huang等人(2017)透過宏基因體基因分析、文獻調查和實驗室分離來研究耐

鉻性還原菌群分類的多樣性和重要性。在 7,887組基因序列的解析結果顯示，20



門(phylum)中有 1,877 種菌數具有抗鉻基因 chrA。研究並介紹迄今最耐鉻性還原

菌種之分類，為鉻污染之生物整治提供重要資訊。 

Srivastava 等人(2016)研究內生細菌多樣性，從印度西孟加拉邦不同地區收

集普通蕨類植物，篩選分離出內生真菌對重金屬具耐受性。研究發現微生物與小

白菜間共生的模式可以增強植物的生長和砷的吸收，具砷污染土壤整治之潛力。 

Huang 等人(2016)從砷污染的稻田土壤中分離出一種新的細菌菌株 SM-1。 

SM-1具有強大的甲基化和揮發能力，將二氧化砷(10 μM)幾乎全部轉化為二甲基

砷酸鹽和二甲基砷氧化物。結果顯示，菌株 SM-1在水稻土壤中砷甲基化和揮發

中起重要作用，在利用生物整治法改善砷污染具極大的潛力。 

Neeratanaphan 等人(2016)為了改善砷污染土壤的生物整治技術，測試取自

金礦開採土壤樣品中所分離的微生物菌株，進行砷去除能力評估。結果顯示兩種

短桿菌和紅球菌均具有去除砷的能力。 

Rafique 等人(2015)透過利用選擇性培養基來分離取自生物肥料、受污染土

壤和水中所生長的耐汞固氮細菌(NFB)菌株。使用不同的生化試驗鑑定出耐汞固

氮細菌分別屬於假單胞菌屬、克羅諾桿菌屬和芽孢桿菌屬。透過對選定的細菌菌

株進行汞的定量實驗發現，克羅諾桿菌物種在汞中顯示還原效率最高可達 95%。 

Stramova 等人(2016)研究使用培養方法在排泄水中檢測到相對多的細菌菌

群。透過MALDI-TOF 和 16S rDNA分析的組合鑑定鹼性物質異營分離株。其結

果顯示，排泄水中的菌群由放線菌(Microbacterium spp.和Micrococcus spp.)主導，

可用於做為褐泥處理場(重金屬)生物整治新菌群的來源。 

Bourceret 等人(2016)提及具有多環芳香烴和重金屬污染物的工業荒地土壤

是幾十年來一直保持污染物毒性的環境。研究發現細菌群落主要是以耐低 pH的

桿菌群 Proteobacteria、Actinobacteria 和 Bacteroidetes 為主，而真菌群落則以子

囊菌成員為代表，並探討隨著時間的推移，微生物群落結構與重金屬和多環芳香

烴濃度之間存在相關性，同時也顯示土壤營養鹽中碳/氮比、pH、磷和氮濃度各

參數之間的相關性。 

Ling等人(2016)從紅樹植物和土壤分離的內生真菌進行研究，並評估其抗重

金屬銅和鋅能力與生物整治潛力。分離出已鑑定的12種內生真菌分屬於 7大類：

青黴菌、彎曲菌屬、Diaporthe、曲霉屬、Guignardia、Neusartorya 和 Eupenicillium。

研究結果顯示，紅樹林內生真菌在生產生物活性化合物方面的潛力，也顯示其處

理重金屬污染水質的潛力。 

Ma等人(2016)使用 Acremonium sp.的共培養物對多環芳香烴與重金屬污染

土壤進行生物整治研究。重金屬的存在顯示影響多環芳香烴降解中的真菌-細菌

協同作用，並隨著重金屬物種而有所不同。 

Avanzi 等人(2017)結合MALDI-TOF MS 和 16S rDNA方法用於鑑定銅礦樣



品中選擇性分離可培養的細菌群落。結果顯示，MALDI-TOF MS 分析可以被認

為是一個可靠和快速的工具，用於從屬級別的環境樣品中鑑定耐銅細菌。對銅污

染地點之微生物多樣性的了解，將有助於了解重金屬對微生物群落的影響，以進

一步規劃生物整治方法。 

Emenike 等人(2017)試圖透過從滲濾液污染土壤分離的細菌接種物進行生

物強化來提高可萃取金屬如鉛、銅和鋁的還原作用。透過 US EPA 3050B測試方

法進行土壤中金屬濃度的評估，研究結果顯示生物強化可有效降低污染土壤重金

屬濃度。 

結論： 

近三年針對各式重金屬污染土壤之微生物整治研究，以六價鉻、砷及綜合

性重金屬為主。在六價鉻方面，研究著重於各種基質下，分離菌株對六價鉻的還

原能力或強化對植物吸收鉻的能力，對抗鉻功能性基因庫的建置亦有初步成果。

而砷方面，研究主要以可強化砷的甲基化及揮發能力，並對可強化砷被植物吸收

的能力的分離菌株進行研究。其餘各式重金屬物質，則朝向微生物是否降低毒性

或強化共生植物之吸收與生長能力及其反應機制。另外，透過 MALDI-TOF 和

16S rDNA分析組合，研究可鑑定分離株之菌群。在各種條件下如何增強微生物

可直接或間接降低土壤中重金屬污染物濃度為共通的研究目標。 

 

3.2處理油品污染土壤之微生物研究現況 

Palanisamy等人(2014)從柴油污染土壤中分離細菌，篩選出具柴油生物降解

能力的微生物。透過 16S rRNA基因序列分析鑑定為 Acinetobacter baumannii，評

估最佳柴油生物降解能力發生在初始 pH 7 及 35
o
C，初始濃度為 4%。證實

Acinetobacter baumannii 可用於柴油污染中。 

Al-Mailem 等人(2015)在含有 0.3%原油的土壤/水懸浮液中垂直浸沒 1 個月

的無菌玻璃板上建立碳氫化合物生物膜。這些物種屬於嗜鹽細菌屬之馬氏桿菌屬、

鹵菌屬、Dietzia、Bacillus、Arhodomonas、Aeromonas 和 Kocuria以及 Haloferax

和 Halobacterium 的滷蟲屬。生物膜在 2 週內去除高達 60-70%含正十六烷和菲的

高濃度池塘中原油。其中，使用氯化钾、硫酸鎂和由硫胺素、吡哆醇、維生素

B-12、B-生物素、核黃素和葉酸組成的維生素混合物培養下是最有效的。 

Marecik 等人(2015)研究把能降解甜旗根系中的碳氫化合物之土壤分離細菌

菌體引入到濕地環境中。將細菌植入甜旗根系可以提高柴油去除效率(降低 50%)，

增強細菌和植物生長。即使在 8個月後，在收割的植物中還能檢測出降解油品的

物種細菌之 DNA。 

Dashti 等人(2015)從科威特油污染地區分離出 100 種含烴類細菌，其中 82

種細菌成功地在無任何含氮化合物培養基中使用油氣做為唯一的碳源。根據特定



的優勢考量，選擇其中 15 種屬於農桿菌屬、鞘氨醇單胞菌屬和假單胞菌屬進一

步研究發現，這些細菌具高成本效益，可用於碳氫化合物污染物生物整治。 

Dong 等人(2015)使用營養鹽來增強本土微生物的增殖，並藉此證實生物刺

激為處理油污染土壤的有效工具，並同時研究碳、氮與磷比例調節對生物刺激方

法的影響，以及界面活性劑與電子受體在原油污染物降解和微生物群落演化中的

應用，以了解生物刺激下的生態變化。研究結果顯示以 Gammaproteobacteria 增

加最多。監測微生物群落的動力學、功能基因和降解途徑為瞭解生物刺激過程及

最佳化的綜合觀點。 

Gao 等人(2015)提及關於原油污染和鹽鹼化對土壤生物學特性的綜合作用，

根據鹽度和總石油碳氫化合物(TPH)的不同濃度來檢驗土壤細菌群落變化。放線

菌、γ-變形桿菌、堅果菌、鹿腸球菌和一些未分類細菌是參與鹽鹼化和油污染降

解的主要細菌。研究結果為原生污染鹽水生物整治提供新的想法和有用的資訊。 

Moubasher等人(2015)發現 Bassia scoparia (L)A.J.對土壤中總石油碳氫化合

物的耐受性可達到 2-3%油污染濃度。研究顯示，中等濃度誘發特定的微生物進

行降解，進而提高植物整治的效率。 

Auffret 等人(2015)在 16 種烴類、汽油和柴油添加劑的混合物存在下，篩選

出來自不同環境的微生物(土壤和廢水)組成的細菌菌落(Mix3)。研究顯示，放線

菌，特別是紅球菌屬物種，在總分解代謝基因轉錄體方面是主要的貢獻者，而其

他物種參與環己烷降解。除了參與主要降解活動的羅氏假單胞菌 IFP 2016 外，

並不是所有微生物在第 113天都具有活性。 

Al-Mailem 等人(2015)在阿拉伯(波斯)海灣的生物污染物質樣品批次培養礦

物介質，其具有原油和純烴去除能力，包括馬氏體不動桿菌屬、不動桿菌屬、阿

爾卡氏菌屬、黃桿菌屬、加酵母菌屬和歐文維克氏菌以及阿爾法氏菌屬 Tistrella

及 Zavarzinia等的優勢菌。 

Albokari等人(2015)從沙特阿拉伯石油公司(Saudi ARAMCO Oil Company)

獲得原油樣品和油污泥樣品，總共分析了 177 個菌落群體，並產生了 30 個不同

種的細菌序列。研究發現，油污泥樣品中鑑定出的主要細菌為桿菌和黃桿菌。油

樣品含有芽孢桿菌屬、梭菌屬和葡萄糖桿菌屬物種，而污泥樣品顯示出存在

Alphaproteobacteria 、 Betaproteobacteria 、 Gammaproteobacteria 、 Clostridia 、

Spingobacteria 和 Flavobacteria。同年，Al-Mailem 等人(2015)研究來自科威特的

原始和石油污染的沙漠土壤樣品含有能夠在 50
O
C 生長的烴類細菌。大多數這些

生物是中度嗜熱的芽孢桿菌屬、切絲酵母屬、異絲菌屬、諾卡氏菌屬、Aeribacillus、

Aneurinibacillus、Brevibacillus、Geobacillus、Kocuria、Marinobacter 和 Paenibacillus

屬的物種。這種微生物顯示在高溫下去除土壤中烴具有很大的潛力。 

Dashti 等人(2015)發現橄欖油工業的廢棄副產品橄欖果渣佔原油重量的



40%，且其含有多樣化的含烴類細菌群體。包括 Agrococcus、Pseudomonas、

Cellulosimicrobium、Streptococcus、Sinorhizobium、Olivibacter、Ochrobactrum、

Rhizobium、Pleomorphomonas、Azoarcus、Starkeya 等。因此，橄欖果渣可用於

油類整治，不僅可以作為物理吸附劑，還可強化烴類細菌的生物增殖。 

Sun等人(2015)研究中國大陸兩大油田大慶和長慶所收集的 9個油污染土壤

中微生物群落，9 個土壤樣品中經常檢測到 Alkanindiges、節桿菌、假單胞菌、

分枝桿菌和紅球菌。許多優勢屬與已知的降油物種具有系統性的關係。對應分析

顯示，土壤水分、硝酸鹽、總有機碳和 pH 值對形成微生物群落具有重要影響。

Atagana等人(2015)將油泥、界面活性劑和污泥的混合物共堆肥 24週，優勢菌種

為鉤端桿菌屬、桿菌屬、分枝桿菌屬、假單胞菌屬、芽孢桿菌屬、節桿菌屬和葡

萄球菌屬，真菌則為側耳屬、青黴屬和曲霉屬。結果顯示，應用界面活性劑和污

泥可以增強堆肥系統中的油污降解能力。Ibrahim 等人(2015)從中國大陸東部芝之

長沙地區的汽油污染土壤分離出碳氫化合物降解細菌。在分離的細菌菌株中，51

個被鑑定為 Staphylococcus aureus (金黃色葡萄球菌 )，菌株 Si 被鑑定為

Corynebacterium amycolatum (無精氨酸棒桿菌)。San Keskin 等人(2015)研究一種

新的生產生物界面活性劑的細菌為 Staphylococcus xylosus STF1(木糖葡萄球菌

STF1)。該菌株可能是生產多肽生物界面活性劑，可用於各種生物技術和工業過

程，特別是在食品和石油工業中。 

Balogun等人(2015)研究在奈及利亞奧貢州(Ogun州) 阿貝奧庫塔(Abeokuta)

的三個自動機械車間中分離和篩選能夠利用碳氫化合物的細菌物種。分離的細菌

包括：Bacillus spp.、Pseudomonas aeruginosa、Micrococcus spp.、Proteus mirabilis、

Proteus vulgaris 及 Enterobacter spp. (芽孢桿菌屬、銅綠假單胞菌、微球菌、奇異

變形桿菌、普通變形桿菌和腸桿菌屬)。研究發現大多數碳氫化合物上之微球菌、

奇異變形桿菌和銅綠假單胞菌呈現最佳生長，並具有高的利用率。Sun 等人(2015)

從中國大陸不同地質區域的 6 個主要油田採集 19 個油污染土壤樣品和 5 個未受

污染做為對照，以調查微生物生態系統的空間分佈。研究結果發現絕大多數序列

與節桿菌屬、Dietzia 屬、假單胞菌屬、紅球菌屬和馬里他桿菌屬有關，其中許

多序列顯示含有已知的降油或油乳化物種。值得注意的是，一些含有

Halalkalicoccus、Natronomonas、Haloterrigena 和 Natrinema的古細菌屬在一些受

油污染的土壤樣品中發現相對較高的豐富度，顯示這些 Euryarchaeota 可能在某

些受油污染的土壤中具重要的生態作用。 

Sakthipriya等人(2016)使用Pseudomonas fluorescens PMMD3(螢光假單胞菌)

和 CPCL(銅綠假單胞菌)研究長鏈烴類如十六烷和二十烷的降解。假單胞菌種類

已被證明可用於生物整治，該研究認為，這項研究成果也適用於油田的長鏈石蠟

的生物整治。 



Hamzah 等人(2016)提及無機商業肥料(氮：磷：鉀 = 8：8：1)和油棕空水果

串(EFB)作為微生物菌群的原油降解和微生物群落轉移的營養物整治劑，所針對

的對象包括，假單胞菌屬 (UKMP-14T)、不動桿菌屬 (UKMP-12T)及木黴屬

(Trichoderma sp.) (TriUKMP-1M 和 TriUKMP-2M)。這項研究顯示，不同的營養

鹽修正可用於優先選擇細菌降解原油的不同組分，特別是針對頑強植物性烷烴。

該資訊對於土壤碳氫化合物污染的現址生物整治的應用非常有用。de la Cueva

等人(2016)研究分析了在界面活性劑(Tween 80)存在下，採礦土壤中本土細菌群

落的總石油碳氫化合物 (TPH)的生物降解。主要的細菌屬是不動桿菌、

Pedomicrobium、Halomonas、Rhizobium、Cryobacterium、Pseudomonas、Lysobacter、

Thermomonas 和 Stenotrophomonas。TPH 生物降解路徑與微生物菌群間動態變化

的相關性有助於推測長時間生物整治期間的污染物降解速率，並可擬定促進增加

生物整治效率之策略。 

Dadrasnia 等人(2016)從馬來西亞的農業土壤中分離出一株新穎的菌株，與

芽孢桿菌屬物種的相似性最高。在 6%(w/w)油污染的土壤上研究持續 60 天的生

物刺激(廢茶葉)和生物強化(Bacillus salmalaya 139SI)活性能力。研究結果顯示，

茶葉和芽孢桿菌 139SI對污染土壤原油的降解/分解具有潛力。Pacwa-Plociniczak

等人(2016)從嚴重受石油烴污染的土壤中分離出 42 個碳氫化合物降解菌株。基

於全細胞脂肪酸圖譜，使用MIDI-MIS 方法鑑定了 41個菌株，其中 33種菌屬於

紅球菌紅細胞，而其他則分別屬於 Rahnella屬(4)、Serratia屬(3)和 Proteus 屬(1)。

篩選可產生生物界面活性劑/生物乳化劑的能力之菌株。該研究也確定了細菌促

進植物生長特徵的幾種機制。 

Mohanram等人(2016)使用修改的Bushnell-Haas培養基分離出界面活性劑生

產的降油海洋細菌，該培養基採用來自孟買港三個油污染點的高速柴油作為碳源。

結果顯示，分離之菌株屬於不動桿菌屬、阿爾卡莫司菌屬、芽孢桿菌屬、

Comamonas、Chryseomicrobium、Halomonas、Marinobacter、Nesterenkonia、

Pseudomonas和 Serratia屬。 

Ali 等人(2016)針對石油污染海水和沙漠土壤批次用豌豆(Pisum sativum)根

系和長期油污的土壤懸浮液進行生物實驗。研究發現使用根系細菌接種海水和沙

漠土壤和長期污染土壤中的細菌接種沙漠土壤遵循“本土生物強化”的概念。另一

方面，在長期污染的土壤中接種細菌的海水，值得稱為“同種異體生物強化”。Tian

等人(2016)使用了含有 SDS、LAS、Brij 30、Tween 80和生物界面活性劑等 5種

界面活性劑，以評估其對原油生物降解的影響。從生產水中分離出降解碳氫化合

物的細菌，使用的生物界面活性劑是由枯草芽孢桿菌菌株 WU-3產生的一種環狀

脂肽。研究結果可以為在油污染生物整治中應用界面活性劑提供清楚的方向。 

Zhou 等人(2016)研究石油烴污染土壤同時用作接種和碳源，以用於微生物



燃料電池系統的外源性細菌，透過循環伏安法和雙室 MFCs 實驗顯示可行的電化

學特性。這項工作評估生物電化學系統中天然石油降解物質產生電流的能力。

Erdem 等人(2016)從被污染的柴油污染的土壤中分離出鐵載體生產細菌。結果顯

示，細菌對金屬鐵載體的生產效率可能用於微生物輔助植物整治過程中金屬污染

鐵缺乏土壤的生物整治。 

Baruah 等人(2016)已經從印度阿薩姆邦的原油污染土壤中分離出了 14 種具

有降解烴類能力的細菌菌株。這些菌株都使用原油作為唯一的碳源，包括產鹼桿

菌屬、芽孢桿菌屬、腸桿菌屬和假單胞菌屬，而透過分離的菌株已經證實了原油

的礦化程度。此外，該研究發現這些菌株是獨特利用的極性分級，顯示其降解芳

烴油的潛在分解代謝能力。Zhang 等人(2016)提及脂肽已知為有希望的微生物界

面活性劑，並已成功用於在極端環境條件下提高生產率。生物界面活性劑生產菌

(Bacillus atrophaeus 5-2a)最近從中國西北部安賽油田的油污染土壤中分離出來。

研究強調碳氮源優化及其對生物界面活性劑生產的影響，並進一步強調由嗜熱鏈

黴菌 5-2a 生產的脂肽生物界面活性劑對原油去除的潛力。Mikolasch 等人(2016)

發現自哈薩克斯坦區域污染土壤中所分離出 8種細菌菌株，具有降解油成分的能

力，其中 4株分屬於戈多尼亞和紅球菌屬。而接種不同組合細菌菌株的大麥種子

具有強化植物在污染土壤的生長能力，亦證明生物整治方法的另一種潛力。此外，

該研究亦提出此類細菌不僅能消除存在於植物體中的有毒油烴，還可能調節大麥

根系環境的各種有機酸累積。 

Mulani等人(2017)從印度古吉拉特邦的 Vadinar沿海地區分離原油降解海洋

細菌。在 7個分離株中，選擇 3種潛在的細菌菌株用於原油和石油烴降解，為芽

孢桿菌屬，也顯示出具效益的脂肪酶活性。Chiu 等人(2017)評估了內生生物整治

(IB)法對污染物石油烴去除的有效性和機制，並分析地下水對內生生物整治法

(IB)、優勢菌、細菌多樣性和生物降解率的影響。在高度污染的地區，IB過程的

觀察結果包括：(1)降低的電子受體，(2)降解副產物的產生，(3)微生物群體和鹼

度的增加，(4)降低的電子供體和 pH。 

結論： 

近三年微生物降解油污染土壤研究中，揭露許多在含油環境下，篩選分離

出具備很好的油污分解能力之菌株，亦大多鑑別主要的菌株。另外，自體產生及

外加之生物界面活性劑扮演強化油污分解能力的重要角色。其與植物共生的條件

下，甚至扮演了減低植物體內毒性及調節有機酸累積的角色。在不同條件控制下

(包括營養鹽配比)，除可讓油污降解朝向最佳化外，亦顯示不同油品組成的分解

能力之選擇性。再者，某些添加物，如油來源的廢棄物會增加油品物理性吸附及

做為強化油污降解的基質。某些較特殊環境如高溫、高鹽環境，亦可篩選出合適

的微生物來進行這樣特殊環境油污之降解。最後，監測微生物在降解油污過程之



聚落動態、功能性基因變化及降解途徑，將能為生物刺激過程提供最佳的修正策

略。 

3.3處理持久性污染物污染土壤之微生物研究現況 

Bisht 等人(2015)呈現其他生物整治策略(即自然衰減、生物增殖和植物整治)

對於受多環芳香烴（Polycyclic Aromatic Hydrocarbons, PAHs）污染根莖之整治的

重要性，並分析可能影響根尖整治技術的某些環境因素。綠膿假單胞菌、螢光假

單胞菌、分枝桿菌、嗜血桿菌、紅球菌屬、Paenibacillus spp.是一些常被研究的

PAH 降解細菌，該研究藉由探討植物和微生物間的分子交流關係，提升污染物

去除效益。Radzi 等人(2015)研究自白蟻真菌和路邊土壤中所分離出的潛在 PAHs

降解菌群，目的是使用分離的微生物評估 fluoranthene和 pyrene 的降解。研究推

斷，以共生關係來看，從白蟻真菌和路側土壤中所分離的細菌種源可以降解環境

中複合型的 PAHs 污染物。但細菌種類的降解程度可能取決於分離的來源。

Szczepaniak 等人(2015)將 16 種多環芳香烴引入模擬天然條件的土壤微生物中，

以達到初始濃度為 2000 mg kg
-1的土壤。研究結果顯示，維生素 D的添加能夠促

進微生物降解 PAHs。然而，其存在主要透過與細菌的拮抗性相互作用來改變細

菌 metabiome，這顯著降低微生物中的生物多樣性。 

Huang等人(2016)利用濃縮法分離出 2株自受 PAHs污染的遼河口濕地的菌

群(Pseudomonas taiwanensis PYR1 和 Acinetobacter baumannii INP1)。結果顯示，

Gammaproteobacteria 是生物增殖過程中主要的 PAHs 降解菌。這種有效的方法可

用於透過將不同種類的細菌固定在煤渣珠中，潑灑在欲整治的其他 PAHs 污染濕

地。Bourceret 等人(2016)則指出受 PAHs 和重金屬污染物的工業荒地土壤是幾十

年來一直保持污染物毒性的環境，研究發現細菌群落以具有耐酸性的桿菌群

Proteobacteria、Actinobacteria 和 Bacteroidetes 為主，而真菌群落則以子囊菌的成

員為代表。且隨著時間的推移，增加微生物群落結構與重金屬和 PAHs 濃度之間

存在相關性，同時也顯示土壤參數(碳氮比，pH，磷和氮濃度)之間的相關性。

Ubani 等人(2016)則從油泥和動物糞便製備的堆肥中分離出具有 PAHs 降解能力

的不同細菌。Lara-Severino 等人(2016)研究發現接種取自墨西哥韋拉克魯斯州附

近含油土壤樣品的鹵代烷醇化放線桿菌，如薔薇科(Kocuria rosea)、木蝨屬(K. 

palustris)、試驗微生物菌(Microbacterium testaceum)、諾卡氏菌(Nocardia farcinica)

和絲狀葡萄球菌(Cellulomonas denverensis)。這些放線菌被證實對於 PAHs 污染的

鹽水和鹼性環境的生物整治是有用的。它們屬於 3種不同的進化枝，與芽孢桿菌

屬、節桿菌屬、葡萄球菌屬、短桿菌屬、Variovorax、Paenibacillus、Ralstonia和

Geobacillus 屬密切相關，結果顯示，所有堆肥中主要是芽孢桿菌屬，這些細菌的

特徵顯示它們可能對堆肥中不同分子量的 PAHs 具分解能力。 

Mesbaiah 等人(2016)從阿爾及利亞污染土壤分離的生物界面活性劑生產和



PAHs 利用細菌，即菌株 1C 的能力。菌株 1C 屬於 Paenibacillus 屬，可以使用橄

欖油作為基質生產生物界面活性劑，能夠利用 PAHs 作為唯一的碳和能源。菌株

1C 及其界面活性劑可用於去除多芳烴污染的環境。Nwinyi 等人(2016)分離能夠

利用印第安納州布魯明頓市 McDoel Switchyard 的前工業地點多環芳香烴的有效

多環芳香烴降解物(菌株)，為假單胞菌屬(Pseudomonas plecoglossicida 菌株 PB1

和 Pseudomonas sp. PB2)。該研究確認前工業現場土壤微生物群落可被探索用於

工業現場的生物整治。Sungthong等人(2016)研究評估以土壤中的腐霉菌(Pythium 

aphanidermatum)作為生物載體產生的分生孢子，分別為 PAHs 降解菌

Mycobacteriuni gilvum VM552 和惡臭假單胞菌 G7，作為代表性的非鞭毛和鞭毛

物種。該研究的研究結果顯示，透過強化污染物降解細菌，可以作為土壤真菌和

卵菌絲體網絡的生態放大器，擴大其在生物整治場址中的潛力。 

Secord 等人(2016)評估使用電動力學(EK)作為遞送機制將有機污染物降解

細菌(Sphingomonas paucimobilis EPA505 和 vanBalenii PYR-1)接種於低滲透性土

壤而不擾亂土壤的可能性。該研究第一次證明使用 EK現址接種非天然細菌物種

的可能性。這項研究的結果顯示，這一技術未來應用於 PAHs 污染土壤的現址生

物生化和整治的潛力。Qi 等人(2017)從油田生產的水中分離出 PAHs 降解菌株

Q8，係 Gordonia 屬的新種。該菌株不僅可以在礦物質介質(MM)中生長，而且可

以利用萘和芘作為唯一的碳源，還可以降解萘、菲、蒽和芘混合物。 

Song 等人(2015)調查了電子廢棄物污染土壤現址生物整治的可行性。研究

發現，在做為電子提供者的乳酸鹽存在下，使用亞鐵離子於污染土壤中，可透過

厭氧反應將較高鹵同系物轉化為較低的同系物。三種優勢菌株與已知的

dissimilatory iron-reducing bacteria (DIRB)及透過呼吸作用能夠進行脫鹵的機制

密切相關。該研究將鐵循環與自然電子廢棄物污染土壤中鹵化物質的降解整合探

討，並強調多氯聯苯(PCBs)和多溴聯苯醚(PBDEs)的脫鹵作用中土壤細菌和亞鐵/

鐵離子循環的協同作用。 

Onunga等人(2015)研究天然細菌在 NRB土壤中降解呋喃丹的能力。用呋喃

丹作為唯一的碳源和氮源，透過液體培養分離出能夠降解呋喃丹的革蘭氏陽性桿

狀菌。結果顯示，芽孢桿菌菌株係蠟狀芽孢桿菌或蘇雲金芽孢桿菌，且具有很大

的應用於呋喃丹污染土壤生物整治的潛力。Kafilzadeh 等人(2015)針對伊朗阿瓦

斯地區卡倫河沉積物中 atrazine 降解細菌的分子鑑定和抗性進行調查。鑑定了 6

株菌株，包括無色桿菌菌株 F-N3、菌株 F-N4、肺炎克雷伯桿菌 F-N1 及腸道桿

菌屬菌株 F-N5、夏季和秋季的粘質沙雷氏菌菌株 F-N6、以及只在夏天出現的長

春花桿菌菌株 F- N2。整體結果顯示，卡倫河當地的細菌可有效降解 atrazine。John

等人(2016)研究重組一種新的細菌菌落C5用於chlorpyrifos(毒死蜱)的生物降解。

基於 16S rRNA基因序列的分析結果顯示，菌落是由葡萄球菌 CPI 2、惡臭假單



胞菌 CPI 9 和嗜麥芽寡養單 CPI 15 所組成。結果顯示，三種新型聯合菌群 C5可

以用於降低各種環境面向的毒死蜱。Mardani 等人(2016)研究的目的是利用高效

液相色譜(HPLC)方法分析以基因工程所培養的惡臭假單胞菌，其在加標土壤中

產生雙加氧酶降解菲和芘。研究結果顯示，透過生產 C23O酶在產生的遺傳工程

惡臭假絲酵母對於污染環境中的菲和芘以及石油化合物的生物降解有其效用。 

Lin 等人(2016)研究探討在五氯酚(PCP)污染土壤生物整治過程中，2種蚯蚓

物種(Epigeic Eisenia fetida和內源性Amynthas robustus E. Perrier)對土壤微生物群

落和酶活性的影響和機制。透過 2種蚯蚓所有的黃桿菌科、假單胞菌科和鞘氨醇

桿菌屬的當地 PCP 細菌降解物的刺激。A. robustus 和 E. foetida 分別具特異性地

促使 Comamonadaceae 和Moraxellaceae PCP 降解物的生成。 

Bezza等人(2016)應用生物界面活性劑來刺激現地中生物界面活性劑生產的

功效。菌群培養物主要由芳香族環裂解物種芽孢桿菌、枯草芽孢桿菌、巨大芽孢

桿菌和銅綠假單胞菌占主導地位。Lee等人(2016)研究伯克霍爾德氏菌 K24(以前

稱為不動桿菌 K24)，是一種能夠利用苯胺作為唯一碳源和氮源的土壤細菌。該

研究的研究結果顯示，伯克霍爾德氏菌屬 K24 具有通用的生物降解途徑，可用

於苯胺和 BTX的有效生物整治。Erguven 等人(2016)研究攪拌培養條件下某些土

壤細菌對合成氯磺隆溶液化學需氧量(COD)降低的效率。結果顯示，單純皰菌具

有最高的 COD去除效率，並且是用於氯磺隆污染土壤的生物整治的合適的細菌

種類。Hennessee 等人研究在 4 種不同系統來源的分枝桿菌物種中研究單一和混

合的 PAHs 代謝。結果顯示，拮抗作用以應變和混合物依賴的方式呈現退化。在

單一化學品的途徑中使用一種菌株也能有效地降解 PAHs 混合物，而其他菌株中

的拮抗作用與改變的代謝譜有關，顯示非常態的使用途徑。 

Briceno 等人(2016)發現鏈黴菌屬(Streptomyces spp.)具有在液體介質中除去

二嗪農作為唯一碳源的能力。由四種鏈黴菌菌株形成的 SMC 有可能用於處理環

境基質中存在的二嗪農。Kumar 等人(2016)提及碳分解代謝阻抑(CCR)是在諸如

細菌和較高生物體如酵母中發生的調節現象，其允許它們優先利用特定的碳源來

產生最高的代謝活性和細胞生長。該研究顯示拉曼光譜技術、穩定同位素探針技

術(stable isotopeprobe, SIP)有潛力被用於在 3 小時快速生長的細菌中，監測單細

胞細菌中獲得關於 CCR 的調節過程，並展示這種方法可用於最有效的萘降解潛

力的鑑定，顯示其在生物整治中的重要性。 

Nanasato 等人(2016)使用 LinA 表達的南瓜的轉基因毛狀根培養物成功降解

γ-氯六氯環己烷(γ-HCH)。該研究證明了培養物可將 γ-HCH(1ppm)過夜超過 90%

降解，並產生了 γ-和 HCH 代謝物 1,2,4-三氯苯。這些結果顯示，基因 linA 具有

很高的環境 γ-HCH 植物整治潛力。 

Svenningsen 等人(2016)研究開發一種試管土壤模型系統，呈現 P.putida mt-2



基因表達對整治成效的影響。該研究發現 NO3
-與 NH4

+相比對純培養物中的 xyl

基因表達以及土壤中的表達具有刺激作用。透過氮修飾來改善生物整治，應該將

自身對生長和分解代謝基因調控的影響的知識整合起來。Posman 等人(2017)研究

確認煤焦油污染地下水中需氧苯降解的微生物，研究中並使用氣相層析質譜儀

(GC-MS)在井水的實驗中監測苯降解之過程。Melo等人(2017)分離在商業製劑中

能夠使用磺基腙作為其唯一碳源的細菌。研究中發現假單胞菌屬細菌種類的優勢。

結果顯示分離株目前可用於用磺胺腙污染的土壤的生物整治程序。 

結論： 

近三年針對持久性污染物土壤污染微生物降解研究，主要包括多環芳香烴、

多氯聯苯、各式農藥及多項環狀污染物。多項研究強調提供單一碳氮源以供污染

載體分離菌株使用，主要係強化降解碳氮鍵結之單一性。多項研究也強調基因工

程之應用，包括組合基因體及功能性基因之強化。用以增強較一般污染物難以分

解物種之降解能力。另，如維生素 D 添加物之生物刺激之研究，或生物界面活

性劑之應用，及提供共生環境(如白蟻、蚯蚓等)之研究，亦是強化持久性污染物

降解能力之策略。如何透過各式監測分析設備(如拉曼/穩定同位素探針)了解微生

物降解過程，亦是研究最佳化程序的重要方向。 

 

3.4其它污染土壤之微生物研究現況 

Chen 等人(2015)發現自天然河流生物膜分離的菌群和菌株，其在甲基降解

潛力方面，為生物整治受甲氧咪唑污染水源提供有用的生物整治策略。結果顯示，

額外的碳源可能會稍微提高鞘氨醇單胞菌的能力。適應環境且具降解甲氧基的菌

群具有比其它分離的細菌物種具有更高的處理受體變化的污染水潛力。Jariyal

等人(2015)從田間土壤中分離出利用磷酸鹽的三個細菌物種(假單胞菌屬菌株

Imbl 4.3、假單胞菌屬菌株 Imbl 5.1 及假單胞菌屬菌株 Imbl 5.2)。研究顯示，假

單胞菌屬菌株 Imbl 5.1 在液體培養和農業土壤中之應用具有相當大的潛力。

Phulpoto 等人(2016)研究試圖探索土著細菌分離株在油性油漆生物降解中的潛在

用途。研究中分離並鑑定 3 種細菌分離株，分別為枯草芽孢桿菌菌株

NAP1(GenBank：KJ872852)、枯草芽孢桿菌菌株 NAP2(GenBank：KJ872853)和

枯草芽孢桿菌菌株 NAP4(GenBank：KJ872855)。所有分離的菌株都被判定為具

有潛力的油性降解劑。Ismail 等人(2016)從牛糞中成功分離出自然降解 2,2-二氯

丙酸(2,2-DCP)的菌株 SN1，為 Bacillus cereus(蠟樣芽孢桿菌)。這也是第一次報

導芽孢桿菌屬具有降解其他類型鹵代烷酸的能力。 

結論： 

近三年針對非金屬、油品及持久性污染物等其它污染土壤微生物降解研究，

主要包括甲氧咪唑、磷酸鹽、油性油漆及 2,2-二氯丙酸等。研究成功篩選出適應



環境且具降解甲氧基的菌群，可有效降解甲氧咪唑之污染。另外，在田間篩選出

之部分假單胞菌株，具高磷酸鹽利用能力。再者，在油性油漆污染的研究中，所

有分離的菌株都被判定為具有潛力的降解劑。最後，研究也顯示由牛糞篩選出之

芽孢桿菌，具有降解 2,2-二氯丙酸之能力。 

四、結論 
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上圖為各文章關鍵字之網絡關係(顏色代表分群、字體大小代表加權度、連

結線大小則表示二關鍵字之連結關係)。由該圖及上述文章重點可以看出，各式

土壤污染物(重金屬、油品、持久性污染物等)皆有為數不少微生物相關的研究持

續在進行，而其中微生物來源以污染物本身進行篩選為主。另外，整合菌相(群)、

可生產生物界面活性劑的菌相、如何強化降解能力(增加微生物活性)的添加物及

微生物與植物共生關係之應用皆是重要的發展方向。 
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