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图片摘要 

摘要： 

细胞外 DNA(extracellular DNA, eDNA)和细胞内 DNA(intracellular DNA, iDNA)广泛存

在于陆生和水生生态环境系统中，在物质循环和基因信息传递中发挥重要的生态学作用。胞
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外 DNA 在环境中不易受核酸酶攻击，相对稳定，与胞内 DNA 都可反映功能基因丰度及其

对应微生物活性；同时，胞外 DNA 是细胞生物膜中的重要组分，在微生物细胞抵御抗生素、

重金属和农药等外来污染物胁迫中发挥了重要作用。本文从 e/iDNA 环境行为、eDNA 在生

物膜中的环境作用、物质信息传递、e/iDNA 生态学功能等角度，综述了环境 e/iDNA 的行为

归趋及生态功能研究进展，并对未来研究方向进行了展望。 
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亮点： 

e/iDNA 广泛存在于土壤环境中；e/iDNA 能够指示功能基因多样性和微生物活性；e/iDNA 生

物信息可以相互转化；e/iDNA 对营养元素转化和基因转换至关重要。 

 

1 eDNA 和 iDNA 

死亡细胞裂解和活细胞分泌通常会产生 eDNA，细胞自溶、病毒侵染和主动转运等都是

eDNA 产生的主要途径。环境中 eDNA 包含：游离态、松散和紧实结合态 eDNA。细菌可利

用游离态 eDNA 作为 C、N、P 和 O 等基本元素的能源，也可整合同源或异源 eDNA 进入染

色体，使其成为自身 DNA 的一部分或将其作为自身生物膜的一种组分。松散及紧实结合态

eDNA 通过磷酸基团间的无机阳离子桥或二价阳离子与有机质结合，一般以吸附或结合态存

留于环境中，不易被核酸酶攻击，较为稳定，但随着环境 pH、温度和矿物性质等因素的变

化，这部分 eDNA 也可以逐渐参与解吸和降解等物质循环过程。iDNA 是存留在正常代谢细

胞内的 DNA，活细胞主动分泌、细胞裂解和重金属/有机污染物胁迫下细胞被动分泌等都是

iDNA 转化为 eDNA 的方式。 

 

2 eDNA 和 iDNA 的环境相对丰度 

通常条件下，土壤及沉积物环境中 eDNA 丰度较 iDNA 高，水体中 iDNA 丰度较高；土

壤及沉积物中 eDNA 丰度比水体中 eDNA 丰度高。据统计，eDNA 在沉积物中的浓度是水

体中浓度的 3 倍～4 倍，沉积物中 eDNA 的半衰期也比在水体系中长。土壤中也含有丰富的

eDNA 且多集中在土壤表层，利用 DNA 酶(DNase)去除土壤样品中的 eDNA，发现 eDNA 约

占据土壤总 DNA 的 0%～83%；而使用叠氮溴化丙锭去除土壤中的 eDNA，发现这部分 DNA

约占据土壤总 DNA 的 40%；不同的比例可能与 eDNA 去除方法及土壤性质等环境因素密切

相关。 



 

 

图 1. e/iDNA 在土壤、海水及沉积物中的环境归趋 

3 eDNA 和 iDNA 的环境归趋 

3.1 来源 

eDNA 可能来自于死亡细胞裂解、活细胞受病毒侵害、暴露于污染物质后的主动或被动

释放。许多细菌属，如不动杆菌属、假单胞菌属、芽孢杆菌属、微球菌属、葡萄球菌属在其

活跃生长或暴露于辐射和抗生素环境中都可以分泌质粒和染色体 eDNA。植物中 eDNA 释

放主要来自于地下生物量的自溶和分解、机械破坏、植物病原体对细胞结构的酶促降解等。

在根系生长过程中，例如早期玉米根系伸长，每天每个初生根多达 103 个细胞脱落，其中

大部分 DNA 被核酸酶切割成小片段。植物膜和细胞壁的机械破坏导致 eDNA 的释放，但

周围丰富的核酸酶可能会在细胞死亡后降解这些 eDNA。此外，病原体定殖增强了内切葡聚

糖酶、多聚半乳糖醛酸酶和果胶甲酯酶的酶活性，导致植物结构降解以释放 eDNA。 

 

3.2 吸附 

细胞裂解后产生的 eDNA 易被环境中大量存在的核酸酶攻击，破碎成为小分子 eDNA，

被砂砾、矿物吸附或通过与有机质结合后免受核酸酶攻击；据统计，>80%的海洋沉积物中

DNA 为 eDNA，且>95% eDNA 被沉积物所吸附，只有少于 5%为游离态 eDNA。土壤中 eDNA

被土壤矿物质、腐殖质及有机质吸附，得以免受微生物 DNA 酶的快速降解作用。土壤吸附



位点保护 eDNA 免受 DNA 酶攻击可能是在土壤颗粒的吸附作用下，削弱了 DNA 酶与 eDNA

直接反应的能力和概率。土壤矿物组成、土壤 pH、腐殖质含量和阳离子含量等因素都会交

互影响土壤中 eDNA 的吸附过程。 

 

3.3 降解 

eDNA 进入土壤环境中，DNA 自身性质和土壤环境因素都会对 eDNA 降解产生影响；

DNA 自身性质包括 DNA 来源、DNA 中 G+C 碱基含量、分子纯度以及分子重量。土壤环境

因素包括土壤矿物组成、有机质含量、温度、静电作用和土壤湿度等。研究表明，外源添加

的 eDNA 会在土壤中迅速降解，eDNA 降解速率与湿度及温度呈正相关，与土壤有机质含量

呈负相关；eDNA 在耕种土壤中比在休耕土壤中有更高的降解率和更低的固定率。 

在不同的环境介质中，eDNA 的降解速率并不相同。研究表明，在海洋水体及沉积物中

游离态 eDNA 的降解及转化率，发现沉积物中 eDNA 降解速率较快，是水体中的 7 倍～100

倍，这与沉积物中含大量 DNA 酶有关。当环境温度低于 0 ℃时，DNA 依旧会缓慢降解，这

可能是化学水解、化学氧化和 DNA 交联等作用依旧会降解 DNA。 

 

3.4 自然转化 

自然转化是 e/iDNA 环境行为的重要部分，同时，eDNA 自然转化也是原核生物摄取、

整合、使 eDNA 表达的主要机制。自然转化过程不需要特殊的蛋白机制，在环境中频繁发

生，尤其是自然感受态微生物细胞，其包括 4 个关键步骤：感受态细胞表面结合 eDNA→细

胞壁/细胞膜吸收 eDNA→eDNA 整合进入细菌基因组→eDNA 表达。eDNA 成功整合进入细

菌基因组后，会通过细胞间的结合及转导作用传播，进而进入基因传递网络。但是，并不是

所有的 e/iDNA 都能够成功整合进入细菌基因组，这取决于外源链和染色体 DNA 之间的同

源区域。 

土壤中 eDNA 其他环境行为也会影响参与自然转化过程的有效态 eDNA。eDNA 吸附于

土壤颗粒时降低了自然转化发生的频次，并且，通常情况下，土壤中热点区域如根际、细菌

生物膜和营养物质流动区等，eDNA 自然转化发生的频次相对较高。 



 

图 2. 细菌自然转化流程图 

 

4 e/iDNA 在细菌生物膜形成中的作用 

细菌生物膜是由微生物、有机质和一些非有机固体组成的混合物，包含多糖、脂质、蛋

白质和核酸，尤其是 eDNA 等。细胞表面存在的 eDNA 一方面参与酸碱相互作用，另一方

面为细菌粘附到疏水表面提供热力学有利条件，能够增强细菌生物膜形成时的粘附及细菌

表面聚集作用，因而，eDNA 是细菌生物膜形成中的重要介质。 

eDNA 是 P. aeruginosa 生物膜形成中的重要结构前体，且作为 P. aeruginosa 生物膜中细

胞-细胞互连基质的化合物。eDNA 也能够保护 PAO1 生物膜抵御外部污染物质影响。eDNA

可以结合带正电荷的抗菌剂，如氨基糖苷类和抗微生物肽，使得 PAO1 生物膜免受氨基糖苷

类的影响。eDNA 是 S. aureus 和 S. epidermidis 生物膜形成中的重要胞外前聚体，能够介导

表面附着和细胞间粘附作用。eDNA 可在基质中作为结构组分、细胞间聚集的促进因子、表

面结构粘附素、N/P 营养源，调控微生物群落中的遗传信息交换。 



 

图 3. 生物膜保护细菌免受污染物胁迫机制 

 

5 e/iDNA 生物功能信息传递 

5.1 营养元素循环 

eDNA 在降解后基因信息可能不被保存，但是其降解后的元素，如 C、N、P 和 O 等元

素依旧存在于环境体系，可以用于从头合成 DNA，也可参与食物链中的元素大循环。对浮

游生物来说，eDNA 降解能够为其提供 4%C 源、7%N 源和 47%P 源。流感嗜血杆菌

(Haemophilis influenza)和淋病奈瑟菌(Nesseria gonorrhoeae)都能够通过膜蛋白吸收同源和异

源 eDNA 用于自然转化，修复自身基因组 DNA 损伤或将 eDNA 作为自身营养来源。 

 

5.2 e/iDNA 的基因信息传递 

以抗性基因为例，抗性基因可能位于染色体和一些移动遗传元件上，如质粒、转座子或

整合子，在环境中作为细胞内抗性基因(iracellular antibiotic resistance genes, iARGs)和细胞外

抗性基因(eracellular antibiotic resistance genes, eARGs)存在。iARGs 可通过自我复制传递给

后代，也能够通过水平基因转移等方式传递给其他物种；细胞外抗性基因(eARGs)则可能通

过自然转化被细菌吸收。环境中存在的高浓度抗生素，加速了生物膜中 ARGs 的产生及传

播；eARG 占总 ARGs 60%以上，并且与游离态 eDNA 相比，吸附态 eDNA 更容易与感受态



细胞耦合。 

 

图 4. e/iDNA 生态功能及基因传递 

 

6 研究展望 

目前，1) 现行的 e/iDNA 提取方法难以区分游离态、松散结合态及紧密结合态 eDNA 的

具体环境效应，且细菌、真菌等微生物对 eDNA 的贡献比例及不同环境体系 eDNA 来自死

亡微生物的比例依旧值得探索。 2) e/iDNA 中包含的功能基因及其指示微生物种群各自参

与环境过程并不相同，对生态系统的调控作用也有差别；因而，为探明 e/iDNA 在生态功能

多样性中的重要作用，还应理解 e/iDNA 营养元素物质循环、功能微生物种群历史变迁、功

能微生物生态位等过程。 
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