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摘要 

本次參加在布拉格舉辦的第 7屆生物吸附與生物降解/生物整治國際研討會

(BioBio 2024)，為每 7年召開一次，關注以生物技術解決環境污染的國際研討會，

本次研討會集結捷克、義大利、西班牙等歐洲各國學者，發表相關的生物整治技

術，並有廠商介紹最新儀器應用發展。 

在油品相關污染整治技術上，各國學者皆有提出菌叢(consortia)降解策略，並且應

用宏基因體學等分子生物技術解析微生物的組成，並且結合資料庫代謝路徑做功

能上的描述；另外，植生復育與真菌整治的議題也有研究發表，顯示生物整治技

術極具發展性。 
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本文 

目的 

隨著環境保護以及資源永續利用觀念的深入，對土壤與地下水的整治技術，不只

在於降低污染危害特性，還有進一步將土地恢復原有用途的期待，因此符合此技

術要求的生物整治在應用有增加的趨勢。本出國計畫與探採研究所 113年研究題

目「綠色整治技術於油品污染場址之應用(II)」研究生物處理技術相關，旨在提

升污染環境中微生物的活性，使污染物的移除或分解得以加速進行。歐洲為氣候

友善型產業和乾淨技術的先行者，隨著 2019年《歐洲綠色政綱》（European Green 

Deal）的發布，對生物多樣性、零污染等認知提供了明確的行動藍圖，因此有許

多倡議生物整治的研討會在此舉行。生物吸附與生物降解/生物整治國際研討會

自 1995年以來，每隔幾年(第 6屆為 2017年舉行)都會介紹相關領域最前沿的研

究趨勢，並反映環境科學領域的新挑戰，例如循環經濟、廢物增值、綠色技術等。

本次會議將作為展示歐盟生物整治叢集(EU Bioremediation Cluster)研究的平台之

一，展示生物整治在創造更健康的土壤、淨化地下水和改善空氣品質方面的潛

力。 

前往參與此研討會對生物整治相關技術的開發及應用進行交流，應能使本年度研

究計畫有所助益，並提升中油公司生物整治之能力，以及掌握前沿研究之國際現

況。 
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過程 

本次出國計畫行程自 6月 14日至 6月 22日，其中會議時間為 6月 16日至 6月

20日，共舉行 5天。開幕式時主持人提及本次為第 7屆的 BIOBIO研討會，並介

紹成立研討會的沿革，與每 7年舉行的 BIOBIO研討會對環境議題，以及生物技

術發展的關注。會議的發表緊湊，大致的議程如下： 

 

日期 行程/議題 

6/16(日) 

註冊 

開幕式 

環境污染 

6/17(一) 

綠色(生物整治)技術、微藻型生物精煉與植生復育 

水污染與廢水處理 

頑固化合物的生物降解 

塑膠和微塑膠：破碎、監測、生物降解、歸宿、回收 

(Poster session) 

頑固化合物的生物降解、 

環境污染(土壤、沉積物、空污、海污)、 

綠色(生物整治)技術、微藻生物精煉、 

植生復育、藻類復育、真菌復育與堆肥、 

水污染與廢水處理 

6/18(二) 

廢棄物管理（廢棄物價值化）與循環經濟研討 

(Poster session) 

生物多樣性與污染物的生物降解、 

塑膠和微塑膠：破碎、監測、生物降解、歸宿、回收、 

毒性與風險、 

廢棄物管理（廢棄物價值化）與循環經濟研討 

專題演講：真實的細胞工廠-環境菌 

講者：西班牙國家生物技術中心 Víctor de Lorenzo 

6/19(三) 生物多樣性與污染物的生物降解 

6/20(四) 

歐盟生物整治集會 

小組討論 

閉幕式 
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詳細議程與各演講專題細節如研討會手冊所示： 
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   圖 1、BIOBIO 研討會詳細議程 

具體成效 

由於本人關注重點在碳氫化合物降解技術的相關研究上，故具體成效僅條列研討

會期間相關議題，經整理可大致分為生物整治柴油污染土壤以及真菌整治。 

一. 生物整治柴油污染土壤 

1. Inoculants for soil bioremediation from consortia to synthetic communities 

此研究在 6月 19日由西班牙馬德里自治大學的 Rafael Rivilla做演講發表，如圖

2所示，內容提及目前在生物降解的技術應用中，雖然使用單一菌株即可降解多
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氯聯苯(PCBs)和總石油碳氫化合物(TPH)等複雜污染物，但若在生物整治的過程

中使用菌叢(consortia)策略，污染土壤更能因微生物之間的協同作用建立完整的代

謝，許多多環芳烴也可以透過環境中的共同代謝而降解。研究使用的菌叢為自污

染場地的樣本中取得，並使用柴油污染物作為唯一的碳/能源，取得能夠在污染

物中生長的菌叢進行富集培養。培養出來的微生物以宏基因組學(metagenomic)、

宏轉錄組學(metatranscriptomic)和基因組學方法(genomic methods)對菌叢結構進行

分析，透過將特定的關鍵編碼 DNA序列(CDS)來識別降解過程中的活躍族群，

進一步確認降解聯苯的主要參與者，並確定了 TCA 循環所有酶的基因編碼。 

 

圖 2、Rafael Rivilla 發表土壤現地菌菌叢的生物整治 

細菌可以透過不同的成熟途徑對多環芳烴進行有氧代謝。迄今為止已發現有氧降

解烷烴的微生物中的四種途徑，其中兩個經過充分研究的途徑是由烷烴單加氧酶

(alkane monooxygenase enzymes)介導的甲基或亞甲基/甲烯基(methylene)的末端或

亞末端氧化啟動的，並分別產生一級醇或二級醇，這些醇再進一步被乙醇和乙醛

脫氫酶(alcohol and aldehyde dehydrogenases)氧化轉化為脂肪酸，而後進入β-氧化

反應；脂肪酸也可經由雙端氧化(biterminal oxidation)在末端Ω甲基氧化後，形成

Ω羥基脂肪酸，然後由脫氫酶轉化為二羧酸，再進入β-氧化反應。烷烴的初始

末端或亞末端氧化是透過烷烴單加氧酶(AlkB)，或長鏈烷烴單加氧酶(LadA)進行
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的，而透過雙末端氧化途徑形成的Ω羥基脂肪酸則是透過 PYC153族的細胞色素

P450進行的，其也可以將末端的烷烴羥基化為一級醇。 

由 16S rRNA定序結果得到 47,306個序列，可歸屬到 76個不同的 ASV，rarefaction 

curve(如圖 3所示)顯示菌落覆蓋度在 4萬個序列前就已經飽和，故可以確定定序

類群。定序結果如圖 4所示，在柴油降解菌群中可以觀察到的主要優勢菌為

Pseudomonas、Aquabacterium與 Chryseobacterium，其他如 Sphingobium、

Novosphingobium、Dokdonella、Parvibaculum以及 Achromobacter等菌屬亦具有一

定相對豐度。 

為了確定烷烴降解菌叢中活躍的群體，篩選了柴油降解菌叢的宏基因組 CDS在

降解過程中烷烴酶 AlkB、P450和 LadA的分布，結果如圖 5所示，這些結果與柴

油種植群中 Pseudomonas、Aquabacterium以及 Sphingobium以及其他

Sphingomonadaceae genera的相對豐度一致，推測含 AlkB、LadA 和 CYP153的細

菌在烷烴的降解中確實發揮主要作用，或者對特定的烷烴長度或途徑具有特異

性。 

 

 

圖 3、rarefaction curve 顯示菌落覆蓋度 
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圖 4、培養菌叢菌相分析結果(genus level) 
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圖 5、柴油降解菌叢烷基酶數量(genus level) 

 

 

另外，研究也提出在柴油多環芳香烴中 ，萘及其甲基衍生物含量最多 ，而萘生物

降解是由環羥基化雙加氧酶(NahA)引發的 。對柴油降解之宏基因組的分析結果，

如圖 6所示，篩選了 83 種可能的 NahA 的存在。意外的是，這些NahA 都不是歸

屬於 Pseudomonas，甚至不是歸屬於 Gammaproteobacteria (Pseudomonas 所屬門)，

而Gammaproteobacteria是PAH污染場址中的主要優勢菌 （在或或萘中分別 59.59 

%和 99.75 %），造成此分析結果的因素很多，推測 Pseudomonas 可能沒有參與柴

油 PAH 最初的氧化作用，也可能是定序過程中，宏基因組的深度尚未定出代表

性酵素。 
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圖 6、菌屬在烷烴、多環芳烴和芳香族代謝途徑酵素 
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2. Design of a synthetic community for the bioremediation of hydrocarbon polluted soil 

Rafael Rivilla的研究團隊成員 Laura Carrera Ruiz也做海報發表(如圖 7所示)，經與

其洽詢了解其研究的降解菌叢為Pseudomonas plecoglossicida、Pseudomonas putida、

Rhodoccus jialingiae、Achromobacter aegrifaciens、Delftia acidovorans 與

Novosphingobium silvae共同作用。令人感興趣的是，研究結果結合資料庫，找出

降解菌叢對脂肪族、芳香族和多環芳香族分解的途徑，以及參與降解途徑的酵素

基因 (此部分也引起 BIOBIO評委的興趣，排隊詢問相關研究成果)。另外，海報

中也提出降解菌叢 Pseudomonas plecoglossicida、Pseudomonas putida、Rhodoccus 

jialingiae、Achromobacter aegrifaciens、Delftia acidovorans 與 Novosphingobium silvae

的共同代謝模型與貢獻度，可惜因 Laura Carrera Ruiz表示此模型是研究室其他學

者提出，並不清楚如何製作此模型。 
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圖 7、生物整治柴油污染相關海報發表-Design of a synthetic community for the 

bioremediation of hydrocarbon polluted soil 
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3. Effects of different organic substrate compositions and soil-to-substrate ratios on the 

decontamination of aged PAH-polluted soils through outdoor co-composting 

在海報發表中，博士生 Kateřina Němcová研究在不同有機基質成分下，以堆肥作

為整治 PAHs污染土壤的生物處理技術。經與 Kateřina Němcová洽談了解到，堆

肥過程中需要考慮的參數，包括初始顆粒大小、營養物質、氧氣含量、水分含量、

pH 值和溫度等；此外，堆肥過程中產生的高溫，也有助於透過降低污染物的黏

性，進一步提高生物可用性來增加生物降解效率。生物作用方面，除了代謝降解

污染物的機制，某些微生物物種在堆肥過程中可成產生的生物表面活性劑，例如

鼠李醣脂，也可以透過增加有機污染物的溶解來增強生物降解作用。 

雖然堆肥來源眾多，但經試驗期間研究成果證明，有機底物的組成雖然對 PAH

的降解速率有影響，但並沒有顯著影響 PAH的最終降解程度。 

經過 680天以上的共堆肥後，所有試驗組的 PAH降解率皆大於 95 %，並且中、

低分子量的 PAH幾乎已被完成降解，而 5環及以上高分子的 PAH也有 54 %~79 %

的降解率。菌相分析顯示所有樣品中均檢測到具有 PAH降解潛力的屬，主要優

勢菌為 Proteobacteria、Firmicutes與 Actinobacteria (phylum level)。另外，經毒性測

試結果說明，最終堆肥幾乎不存在任何毒性。 
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圖 8、生物整治柴油污染相關海報發表- Effects of different organic substrate 

compositions and soil-to-substrate ratios on the decontamination of aged PAH-polluted 

soils through outdoor co-composting 
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4. Assessment of the bioremediation potential of soil contaminated with hydrocarbons 

from a fuel spill 

因作者 Jesus Berganza不在現場無法及時討論，經檢視海報發表內容發現其在M9

培養基中，以碳氫化合物作為碳源篩選出現地分解菌 Pseudorthrobacter sp.、

Nocardioides albus、Lutelbacter jiangsuensis、Rhococcus erythropoils、Rhococcus 

electrodinphilus、Gordonia amicalls與 Achromobacter pulmonis等 7株菌，分離出來

的菌株個別做油品污染降解試驗，發現 Gordonia amicalls降解率最佳，12天降解

率超過 80 %，Rhococcus electrodinphilus次之，降解率約為 50 %，Rhococcus 

erythropoils降解率只有接近40 %，顯示Rhococcus屬菌株具有油品污染降解能力，

但菌株表現亦存在降解效率的差異。 

作者並將單離出來的現地分解菌做 4種組合，分別是 Rhococcus erythropoils + 

Gordonia amicalls、Pseudorthrobacter + Gordonia amicalls、Pseudorthrobacter + 

Rhococcus erythropoils，以及 Pseudorthrobacter + Rhococcus erythropoils + Gordonia 

amicalls，令人意外的是，組合菌的降解效率皆有大幅提升，在 12天的試驗中，

表現最佳的組別為 Rhococcus erythropoils + Gordonia amicalls，降解率約為 86 %，

而表現最差的組別為 Pseudorthrobacter + Rhococcus erythropoils，也有約 78 %的降

解效率。 

由實驗結果成果表明，使用降解菌叢(consortia)策略，有助於提升油品污染物的生

物降解作用。 
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圖 9、生物整治柴油污染相關海報發表- Assessment of the bioremediation 

potential of soil contaminated with hydrocarbons from a fuel spill 
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二. 真菌整治 

西班牙研究機構 Eurecat的 Jofre Herrero Ferran在 17日與 19日分別發表 Guidelines 

for Mycoremediation - Replicability to Boost Implementation，與 Evaluating the feasibility 

of the clean-up of hydrocarbon-contaminated soils by mycoaugmentation: the LIFE 

MySOIL project，闡述以真菌作為微生物的主體，整治碳氫化合物污染土壤的可

行性。以真菌作為整治污染物的媒介，其優點在於真菌的菌絲體可以構築成網路

(mycelial network)，讓細菌可以主動或被動地沿者菌絲移動，進而促進細菌在土

壤中的分散，更積極的機制涉及菌絲體網路透過細胞質流(cytoplasmic flow)中富

含脂質的囊泡(lipid-rich vesicles)，透過其菌絲結構吸收並主動轉移污染物和營養

物質。無論機制如何，菌絲體網絡都提供了增加碎烴細菌和疏水性污染物之間接

觸頻率的機會，從而減輕與污染物的低生物利用度相關的問題；此外，真菌會分

泌活性物質，其中以表面活性劑和真菌酶尤為相關。 

 

圖 10、Jofre Herrero Ferran 發表真菌整治碳氫化合物場址 
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試驗土壤採自現地污染場址的土壤 (試驗土壤性質如圖 11所示，初始污染濃度

為 6990 mg/kg)，並混入農業食物鏈的廢蘑菇基質或 UNITUS實驗室的真菌接種物，

探討生物可處理性。實驗設計流程為先做適應性試驗(Adaptablity tests)與微觀生態

系試驗(Microcosm experments)，確認微生物能在污染環境中生存，接下來逐步放

大模場試驗規模，自 5公斤的真菌生物堆開始，進一步做到 1立方公尺的規模，

最後如圖 12所示，在 Municipality市進行了每堆 50立方公尺的模場試驗。 

模場試驗現場配置 7個偵測器，監測包含溫度、濕度在內的現場環境。真菌生物

堆的土壤濕度約在 60~70 %，設置時須注意土壤通氣性，適度補充基質以維持真

菌生物堆有足夠的營養，並且溫度控制在 20~30 ℃之間。 

試驗土壤並且採樣進行分析菌相組成，細菌分析 16S rRNA v3-v4片段，真菌則做

ITS2 rRNA分析。由分析結果可以觀察到真菌生物堆具有生物多樣性，並且細菌

與真菌能良好的共存於環境之中。 

最後，Jofre Herrero Ferran強調良好的規劃應用廢蘑菇基質，屬於當地有機廢棄物

的再利用，不只解決農業廢材，同時也創造了循環經濟。 

 

圖 11、真菌試驗土壤性質 
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圖 12、模場試驗的真菌生物堆 
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心得及建議 

經過疫情的考驗，久違地能再次參加大型國際研討會，難掩個人激動的心情。在

研討會會場見證了許多來自歐洲各國生物專業領域的學者，談著就算在生物整治

的領域裡，也存在著許多領域分支，各分支領域間的專業壁壘，平時難以觸及，

透過本次研討會也能窺見一二。這 5天的研討會每天皆定有不同發表的議題，可

以看到每天參加的專家學者基本上是不同批人，足見生物整治領域之深。 

雖然各研究主題有彼此交流對實驗的見解與建議，還是發現特定領域裡，許多大

學研究室或研究機構都有深度合作，共同開發生物整治技術，因此，在幾場發表

會裡可以看見時間尺度大、跨領域(如結合現場操作與資料庫分析應用)的研究內

容，這部分或許值得吾人效仿，與不同專業領域的研究室或機構合作，進一步拓

展研究的深度。 

經歷這次國際學術會議的洗禮以及與學者們的交流，見識各地學者前瞻性的研究

成果，更加確知個人在此研究領域上並不孤獨，此前對分子生物應用有過一些規

劃，不曾想在會場看到已有相似的研究發表，期待不日可以師法這些研究方法，

做出本土化應用，初步估計可以實際應用的方向包含先參考現地菌菌相分析資料

再進行篩菌、查找篩出菌的代謝途徑與相關基因組，以及參考篩出菌資料再進行

組合試驗等。經過這次經驗，也期待以後再有機會出席國際學術會議，  
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附錄 

研討會期間紀錄 

 

圖 13、BIOBIO 研討會舉行地點- 國家技術圖書館 
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圖 14、會場內柏林廳註冊櫃台 

 

 

圖 15、出國人員註冊照片 
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圖 16、會場一隅 
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圖 17、海表發表會場 


