
书书书

王军华，王易芬，陈蕾蕾，等．除草剂草甘膦微生物降解技术研究进展［Ｊ］．江苏农业科学，２０１６，４４（４）：８－１２．
ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０１６．０４．００３

除草剂草甘膦微生物降解技术研究进展

王军华，王易芬，陈蕾蕾，周庆新，杜方岭
（山东省农业科学院农产品研究所，山东济南２５０１００）

　　摘要：草甘膦是目前世界上使用量最大的除草剂品种之一，造成日益严重的环境污染和生态危害，并随着食物链
在哺乳动物体内富集，进而危害人类健康；微生物降解是清除环境中草甘膦的最主要途径，是降低草甘膦危害的一种

有效方法。对近几年筛选得到的草甘膦高效降解菌、主要降解途径和降解产物、草甘膦的原位修复研究进行了总结，

探讨了微生物降解用于缓解草甘膦造成的环境污染的难题。
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　　草甘膦（ｇｌｙｐｈｏｓａｔｅ）是一种高效除草剂，被植物经茎叶吸
收后，通过抑制植株 ５－烯醇丙酮莽草酸 －３－磷酸合成酶
（５－ｅｎｏｌｐｙｒｕｖｙｌｓｈｉｋｉｍａｔｅ－３－ｐｈｏｓｐｈａｔｅｓｙｎｔｈａｓｅ，ＥＰＳＰＳ）的
活性来干扰５－烯醇式莽草酸－３－磷酸的合成，从而抑制植
株合成芳香性氨基酸，最终导致植物叶片枯黄脱落，死

亡［１－２］，可控制世界上绝大多数危害性杂草，成为全世界除草

剂使用量最大的种类之一［３］。

草甘膦由Ｍｏｎｓａｎｔｏ公司开发应用以来，一直被认为对非
靶标生物具有低毒性。对草甘膦及其制剂的研究显示，草甘

膦未在任何动物的组织中富集，也未对人类健康产生危

害［３］。然而４０多年的应用，尤其是１９８３年高抗草甘膦基因
研发后［４］，抗草甘膦转基因作物被广泛种植，引起的草甘膦

大规模应用，导致其在土壤中大量积累，已经对土壤化学过程

和生态系统造成影响，而且给环境带来安全风险，威胁了人类

健康［５］。调查研究发现，土壤中残留的草甘膦会破坏土壤微

生态，影响微生物数量和土壤酶的活性，尤其会抑制放线菌数

量和脲酶的活性［６－７］，而且残留的草甘膦会随地表径流进入

地表水，影响水质，造成水生生态的失衡［８－９］。不仅如此，更

有研究发现，草甘膦会影响孕期动物的胚胎发育，导致形态异

变［１０－１２］。例如，干扰海胆胚胎细胞的细胞周期［１０］，增加非洲

爪蛙的胚胎和鸡胚变异的可能性［１１］等。同时，Ｃｌａｉｒ等对小鼠
研究发现，高剂量的草甘膦（约１００００ｍｇ／ｋｇ）对小鼠睾丸的
支持细胞有急性细胞毒性，诱导细胞坏死和凋亡；而低剂量的

草甘膦（１ｍｇ／ｋｇ，相当于摄食草甘膦处理的玉米后，人尿液中
草甘膦的含量），虽然没有细胞毒性，但是会使睾丸酮的分泌

降低３５％，干扰睾丸的内分泌［１２］。Ｐｏｕｌｓｅｎ等还发现，草甘膦
能够穿透人类胎盘障碍进入胎儿室，影响胎儿正常发育［１３］。

由此可见，土壤中富集的草甘膦不仅对环境造成影响，破坏生

态平衡，并能通过食物链的富集进入哺乳动物体内，进而威胁

人类健康，草甘膦的安全问题应引起人们的足够重视。

１　草甘膦的生物降解菌

土壤中的草甘膦易发生水解、光化学降解、生物降解等，

而生物降解是草甘膦降解的最主要途径［１４－１５］。在自然环境

中，尤其是长期施用草甘膦的土壤中，存在种类繁多的能耐受

或降解草甘膦的微生物菌群［１６］，这有利于寻找高效降解菌，

对缓解草甘膦造成的环境危害具有重要意义。

在纯培养条件下，科学家们一直没能分离出可利用草甘

膦的细菌，直至１９８３年，Ｍｏｏｒｅ等筛选出假单胞菌ＰＧ２９８２，是
能利用草甘膦作为唯一磷源的细菌［１７］。同位素标记法研究

发现，通过Ｃ—Ｐ键的断裂，ＰＧ２９８２能将草甘膦代谢成肌氨
酸［１８］，虽然ＰＧ２９８２降解草甘膦延滞期较长，但是为草甘膦降
解菌的筛选奠定了基础。此后，陆续分离得到有草甘膦降解

活性的假单胞菌［１９－２３］、产碱杆菌［２３］、黄杆菌［２４］、节杆菌［２５－２６］

和根瘤菌［２７］，而Ｋｒｚｙｓｋｏ等则发现土壤中的真菌也具有降解
草甘膦的能力［２８－２９］。早期研究的降解菌多是以草甘膦为唯

一磷源，随着研究的深入，发现许多微生物也可以利用草甘膦

作为碳氮源，节杆菌 ＧＬＰ－１的变种［２６］、产黄青霉菌［３０］被发

现能利用草甘膦作为唯一氮源，链霉菌［３１］则是将草甘膦作为

唯一碳氮源，而青霉 Ｔ１［３２］和曲霉 Ｂ２１［３３］对草甘膦也都表现
出明显降解特性，降解率都在５０％以上，Ｂ２１对草甘膦的降
解率甚至可达９７％。

近年来，草甘膦的研究也取得许多进展，Ｓｖｉｒｉｄｏｖ等分别
从甲基膦酸和草甘膦污染的土壤中分离出无色杆菌 ＭＰＳ１２
和苍白杆菌 ＧＰＫ３，将 ＭＰＳ１２在含草甘膦的培养基中培养，
ＭＰＳ１２Ａ同样具有降解草甘膦的能力，这２株菌都是以草甘
膦为唯一磷源进行生长，将草甘膦分别降解成肌氨酸和

ＡＭＰＡ［３４］。Ｈａｄｉ等在无膦培养基中也筛选出苍白杆菌
ＧＤＯＳ，能将草甘膦降解为ＡＭＰＡ，ＧＤＯＳ在含磷培养基中对草
甘膦还有降解能力，并且是报道的第一个能在几天内将毫摩

尔草甘膦完全降解的纯菌，这对于污染土壤修复和废水治理具

有重要意义［３５］。康纪婷等对采自农药厂污水处理池的活性污

泥样本进行筛选，共分离２７株解磷细菌，复筛后发现假单胞菌
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ＢＲ１３、摩根氏菌 ＢＲ５７对草甘膦都有降解作用，降解率均在
５０％以上［３６］。Ｓｅｌｖｉ等发现的假单胞菌Ｔ５以草甘膦为唯一磷
源，并且在该菌中首次分离了有 Ｃ—Ｐ裂解活性的酶［３７］。

Ｍｏｎｅｋｅ等对不同菌株进行草甘膦降解特性的研究，发现荧光
假单胞菌和醋酸杆菌在含７．２～２５ｍｇ／ｍＬ草甘膦培养基中
显著增长，表现出较强的草甘膦降解特性［３８］。Ｋｒｙｕｃｈｋｏｖａ等
从根瘤菌中筛选出５株能耐受草甘膦的细菌，进一步筛选出
阴沟肠杆菌Ｋ７，该菌以草甘膦为唯一磷源，将其降解为肌氨
酸，不仅如此，这类细菌还能侵入向日葵和甜高粱的根部，促

进根苗的生长，有益于草甘膦污染土壤的治理和修复［３９］。

由Ｆａｎ等分离出的蜡样芽孢杆菌 ＣＢ４是以草甘膦为唯
一碳源，对草甘膦降解率可达９４．５％，是第一个报道的能降
解草甘膦的蜡样芽孢杆菌［４０］。其后，Ｚｈａｎ等分离出的蜡样
芽孢杆菌ＨＹＣ－７，则是以草甘膦为唯一氮源生长［４１］。而韩

丽珍等从长期使用草甘膦的土壤中筛选得到节杆菌 ＨＸ－５，

以草甘膦为唯一碳氮源，降解率达到７４．８％［４２］。叶明等也发

现节杆菌 Ａ５能以草甘膦为碳氮源，７２ｈ对草甘膦的降解率
达９４．２％［４３］。多噬伯克霍尔德氏菌ＷＳ－ＦＪ９是李冠喜等筛
选出的高效解磷细菌，在生物降解农药残留功能的研究中发

现，该菌在以草甘膦为唯一碳源、氮源或磷源培养基上均能正

常生长，优化发酵条件后，试验条件下该菌对草甘膦的降解率

最高可达７２．８％［４４］。汤明强等发现胶红酵母能以草甘膦为

唯一碳氮源［４５－４６］，而吴学华等发现的米曲霉Ａ－Ｆ０２，能以草
甘膦为碳源，培养７ｄ对草甘膦的降解率为８６．８％［４７］。

２　微生物对草甘膦的降解途径

随着草甘膦降解菌研究的深入，菌株的降解途径也逐渐

被阐明，微生物主要通过２条途径降解草甘膦，碳磷键（Ｃ—Ｐ
键）断裂生成肌氨酸和碳氮键（Ｃ—Ｎ键）断裂生成氨甲基膦
酸（ＡＭＰＡ）（图１）［４８］。

２．１　肌氨酸途径
由 Ｍｏｏｒｅ等筛选出的第 １株草甘膦降解菌假单胞菌

ＰＧ２９８２，是通过肌氨酸途径降解草甘膦［１７］，Ｃ—Ｐ键对化学反
应和酶促反应有很高的稳定性，在微生物 Ｃ—Ｐ裂解酶的作
用下，草甘膦Ｃ—Ｐ键断裂，生成肌氨酸，为细菌生长提供磷
源。此前，因为Ｃ—Ｐ裂解酶在胞外容易发生不可逆转的失
活，这使得草甘膦特异性的 Ｃ—Ｐ裂解酶一直是个谜［４９］。最

近，Ｓｅｌｖｉ等从恶臭假单胞菌Ｔ５中分离出有活性的Ｃ—Ｐ裂解
酶，从而揭开了该酶的神秘面纱。这是第１个纯化出的草甘
膦特异性的Ｃ—Ｐ裂解酶，活性比无细胞萃取液提高６００多
倍，这对于草甘膦降解菌的深入研究有重要意义［３７］。另一方

面，生成的肌氨酸在肌氨酸氧化还原酶的作用下，快速代谢生

成甲醛和甘氨酸，参与微生物的多个生理循环［１８，５０］。

２．２　ＡＭＡＰ途径
参与氨甲基膦酸（ＡＭＰＡ）途径的酶主要是草甘膦氧化还

原酶（ＧＯＸ），在该酶作用下，草甘膦 Ｃ—Ｎ键断裂，生成氨甲
基膦酸（ＡＭＰＡ）和乙醛酸［４８］。截至目前，还没有发现单一微

生物能通过该途径完全矿化草甘膦，大部分 ＡＭＰＡ被微生物
分泌出胞外进入环境，或被其他微生物吸收，发生 Ｃ—Ｐ键断
裂，最终矿化；乙醛酸则作为三羧酸循环的底物，参与微生物

正常的代谢途径［１９，２４－２５，４８，５１］。最近，Ｓｖｉｒｉｄｏｖ等发现磷酸水解
酶可能参与了苍白杆菌 ＧＰＫ３的 ＡＭＰＡ降解，并提出一个假
设：ＡＭＰＡ首先在转氨酶的作用下，生成磷酸甲醛，进而作为
磷酸水解酶的底物，发生水解，生成甲醛和磷酸（图２）［３４］，然
而到目前为止，磷酸水解酶在 ＡＭＰＡ代谢途径中的作用也仅
限于假设，还没有研究提出直接的证据证明这一假设［２３，５２］。

　　研究还发现，１株降解菌还可能同时存在２种降解方式，
例如ＧＰＫ３，主要是经过ＡＭＰＡ途径降解草甘膦，同时还能检

测到痕量的肌氨酸［３４］，表明 ＧＰＫ３也可通过 Ｃ—Ｐ键断裂降
解草甘膦，相同的现象也出现在假单胞菌ＬＢｒ的降解中［１９］。

而Ｄｉｃｋ等对筛选出的１６３株微生物进行筛选，发现筛选
出的２６株降解菌在磷饥饿的情况下能以草甘膦为唯一磷源
将其降解，生成肌氨酸而不是 ＡＭＰＡ［５３］。进一步研究发现，
肌氨酸途径在磷缺乏情况下才会发生，而环境中大都存在充

足的磷源，能满足微生物的需求，因此草甘膦在环境中主要代

谢生成ＡＭＰＡ［１６］，而肌氨酸途径只存在于实验室磷饥饿压力
下筛选出来的降解菌中。这些表明，在实验室条件下，经过肌

氨酸途径代谢的降解菌，是将草甘膦作为唯一磷源，诱导Ｃ—
Ｐ裂解酶生成，而在自然环境下，环境中充足的磷源会负调节
裂解酶，降解菌失去裂解草甘膦的能力；同时，不同于实验室

培养，恶劣的自然环境也造成筛选菌株的不生长和降解能力

的丧失，这都给草甘膦的实际应用提出了难题［１９，２６，５４］。

可以看出，草甘膦降解菌的降解方式复杂多变，还需进行

深入研究，而缺少准确、可靠的酶活性测定方法限制了对酶活

性的研究。对草甘膦代谢途径和降解活性的研究，以同位素

标记的草甘膦为底物，经代谢后，对降解产物进行 ＮＭＲ研
究，是研究草甘膦代谢途径的一种有效方法［１９，５５］，但该方法

对设备要求高。或将草甘膦及其代谢产物衍生化［４０，５６］，衍生
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化后经过不同检测手段，如高效液相色谱［５６－５７］、气相色

谱［５８－６１］、薄层色谱［２５，６２］、毛细管电泳［６３－６４］等，对降解产物及

降解途径进行分析，用于鉴别草甘膦氧化还原酶和Ｃ—Ｐ裂解
酶的活性；但试验中发现，发酵液中成分复杂，不同成分发生

交叉，影响目标产物的辨识，干扰测定结果的准确性。因此，

探寻精确、有效的草甘膦及其代谢产物的分析方法，对于解析

草甘膦代谢方式，阐明微生物降解草甘膦的机理具有重要

意义。

３　原位修复研究

目前，生物降解草甘膦还局限于实验室研究阶段，用于原

位修复草甘膦污染的研究还很少，仅有少数土著微生物降解

草甘膦的研究被报道［６５－６６］。而在分离的纯菌原位修复研究

中，Ｓｈｕｓｈｋｏｖａ等在被污染土壤中引入人苍白杆菌 ＧＰＫ３和无
色杆菌Ｋｇ１６，结果表明其对草甘膦的降解率比土著微生物菌
群提高了数倍［６７－６８］。在引入降解菌的１～２周内，污染土壤
的草甘膦含量、总体毒性水平、对植物的毒性水平已经恢复至

正常土壤水平，而草甘膦浓度降低，使得土壤微生物活性恢

复，表现为土著微生物的脱氢酶活性和生物量分别提高了

１２倍和１．６倍［６７］。研究还显示降解能力跟土壤的垂直分布

相关，只有土壤表层０～１０ｃｍ深的草甘膦可以被土著微生物
和引入的微生物迅速降解，而１０～３０ｃｍ深的土壤会因为没
有降解菌ＧＰＫ３，并且土著微生物的数量少而发生草甘膦蓄
积，同时草甘膦会随着时间推移渗入土壤深处，雨水加速这一

过程，影响草甘膦的降解［６８］。

目前为止，还没有１株筛选得到的纯菌成功用于原位修
复草甘膦污染的实例，主要原因在于，与其他微生物降解所遇

到的难题相同，引入的微生物的生存竞争力不如土著微生物，

同时恶劣的环境条件也不利于降解菌生存，使之在生存竞争

压力下没有余力修复污染［５４］；而且，原位修复研究发现，土壤

中充足的磷源抑制微生物对草甘膦的利用，实验室筛选得到

的高效降解菌，在实际应用中却无法发挥作用［１９，２６］。

４　结语

草甘膦的使用，在造福人类的同时，也带来严重的环境和

生态危害，微生物降解低毒、低耗，不会引入新污染，对于农药

的治理是一种有效的手段，并且，环境残留的草甘膦主要通过

微生物降解，这引导科学家们在草甘膦降解菌的筛选上进行

努力，试图找到有效方法，缓解或消除草甘膦带来的环境危

害。目前，已经发现多种微生物能以草甘膦为唯一的磷源、碳

源或氮源，表现出极高的降解率，但目前的研究还仅仅处于实

验室阶段，还没有在原位引入降解菌，成功修复受污染体系的

应用实例。而且，在考虑生物修复有效性的同时，外源生物的

引入是否会带来二次污染和生态危害，都需要考虑、研究和解

决，这给生物修复环境污染的实际应用提出更多挑战。
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水稻高温热害预警监测与定量评估研究进展

骆宗强１，２，石春林２，江　敏１

（１．福建农林大学作物学院，福建福州３５０００２；２．江苏省农业科学院农业经济与信息研究所，江苏南京２１００１４）

　　摘要：近几十年来，在全球气候变化的大背景下，气候变暖及极端气象灾害对农业生产的影响越来越受到各国科
学家的重视。水稻是我国主要的粮食作物之一，随着气温的升高，水稻遭受的高温热害的趋势也越来越严重。本文综

述了水稻高温热害的表现、发生规律以及高温热害监测预警、定量评估等方面的研究进展及发展趋势。

　　关键词：水稻；热害；定量评估；研究进展
　　中图分类号：Ｓ４２８　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０１６）０４－００１２－０４

收稿日期：２０１５－０３－３０
基金项目：公益性行业（气象）科研专项（编号：ＧＹＨＹ２０１３０６０３５）；江
苏省农业科技自主创新基金 ［编号：ＣＸ（１４）２１１３］。

作者简介：骆宗强（１９９１—），男，江西抚州人，硕士研究生，主要从事
农业气象研究。Ｅ－ｍａｉｌ：Ｌｕｏｚｏｎｇｘｉａｎｇ＠１６３．ｃｏｍ。

通信作者：石春林。Ｅ－ｍａｉｌ：ｓｈｉｃｌ＠ｊａａｓ．ａｃ．ｃｎ。

　　水稻是一种喜温作物，具有一定的耐热性。但早在２０世
纪６０年代一些学者在亚洲和非洲的热带地区就观察到由于
高温导致的水稻颖花结实率下降、空壳率增加等现象［１－２］。

Ｓａｔａｋａ指出在水稻开花时气温超过 ３５℃就会导致高温热
害［３］。２００３年和２０１３年在中国亚热带的长江中下游地区７
月下旬至８月中旬，发生了大范围的持续高温，导致该地区水
稻特别是中稻产量受损严重［４－５］。随着人类活动产生的二氧

化碳等温室气体排放增多，全球气候变暖趋势越来越明显，高

温对水稻生长和产量的影响已经威胁到我国的粮食生产安

全。目前对于水稻高温热害的研究主要集中在高温对水稻生

长发育、产量和发生规律、颖花败育机理、水稻耐热性分子遗

传以及高温热害预警监测及风险评估等方面。本文主要综述

了水稻高温热害的影响及发生规律、水稻高温热害的监测预

警、水稻高温热害的败育模型及定量评估的研究进展，旨在更

全面掌握水稻高温热害的研究概况，为水稻高温热害的进一

步研究奠定基础。

１　高温热害对水稻生长的影响及发生规律

１．１　高温热害对水稻生长的影响
水稻生长发育的适宜温度一般为２０～３０℃，当环境温度

达到３５℃时，就容易出现高温热害［６］。水稻不同生长阶段高

温热害的表现形式不同，在营养生长期主要表现为植株分蘖

减少、植株矮小，有时甚至叶片出现白斑等［７－９］；抽穗开花期

主要表现为花粉发育不良、花粉活力下降、花药开裂异常、柱

头着粉率减少、结实率降低［１０－１３］；在灌浆期，高温将导致叶片

温度过高，致使叶片衰老加速，籽粒灌浆加速但有效灌浆期变
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