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８０ｃｍ地温曲线与１６０ｃｍ地温曲线相交，８０ｃｍ地温开始高
于１６０ｃｍ地温时，０～８０ｃｍ土体的总体地温环境在３℃以
上，紫花苜蓿整体根系的生理活动已经全面激活，此时可作为

紫花苜蓿返青即将进入普遍期的气象预测时间节点。当

１６０ｃｍ地温与３２０ｃｍ地温的差值为０，即１６０ｃｍ地温曲线
与３２０ｃｍ地温曲线相交，并开始高于 ３２０ｃｍ地温时，０～
３２０ｃｍ土体的地温环境进入到植物生长季正常态，由下而上
逐次升高，总体地温环境在６℃以上，此时可作为紫花苜蓿返
青即将结束进入旺盛分枝期的气象预测时间节点。基于降温

对紫花苜蓿返青的冷害与冻害的灾害性影响，在对达拉特旗

紫花苜蓿返青期的气象服务中，适时关注天气变化，对日平均

地表温度０℃或以下，或者降温幅度超过１０℃以上的降温过
程，及时进行紫花苜蓿冻害预警，提醒紫花苜蓿种植大户及时

采取田间防御措施。
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多菌灵降解菌株 ｄｊｌ－１０的分离及降解特性
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　　摘要：从多菌灵生产废水处理系统中，通过富集和选择性培养，分离得到１株能高效降解多菌灵的细菌，并将其命
名为ｄｊｌ－１０。根据菌株的菌落形态，生理生化特性及基于１６ＳｒＤＮＡ序列的系统发育分析等，初步将菌株鉴定为分枝
杆菌属。该菌株能利用多菌灵作为唯一碳源、氮源进行生长并基本彻底矿化多菌灵。２－氨基苯并咪唑和２－羟基苯
并咪唑为菌株降解多菌灵的中间代谢产物。菌株能够在较宽温度和 ｐＨ值范围内有效降解多菌灵，其降解多菌灵的
最适温度和ｐＨ值分别为３７℃、７．０。装液量试验结果表明，菌株 ｄｊｌ－１０对多菌灵的降解明显依赖氧气。Ｃａ２＋、
Ｍｇ２＋、Ｆｅ３＋等离子能够明显促进菌株ｄｊｌ－１０对多菌灵的降解。此外，本研究克隆和表达菌株 ｄｊｌ－１０的多菌灵水解
酶基因ｍｈｅ。酶促反应结果表明，纯化的重组酶Ｍｈｅ对多菌灵具有明显的催化活性。
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　　多菌灵是一种广谱、内吸性杀菌剂，广泛应用于防控各种
农作物的真菌病害［１］。许多苯并咪唑类和托布津类杀菌剂

均可在作物体内转化为多菌灵而起作用［２］。多菌灵同时还

是一种持久性环境污染物，其半衰期在表层土壤中约为３～
１５周［３－４］。值得注意的是多菌灵在土壤和水体中长期残留

会进一步污染食品，危害人们身体健康［５－６］。研究表明，多菌

灵对动物的肝脏和内分泌系统有害，是一种“三致”物质，既

使在较低浓度下也会对生物体造成伤害［７－８］。我国每年多菌

灵的生产量已超过１００００ｔ［９］。经生产和使用途径多菌灵进
入环境中，并在土壤、河流中残留，对各种生物的生长繁殖以

及人们的食品安全和身体健康造成潜在的危害。目前，已经

报道多种多菌灵降解菌株［７－１２］。本研究分离得到１株能高
效降解多菌灵的分枝杆菌菌株，并对其降解特性进行初步研

究，以期进一步丰富高效多菌灵降解菌株的资源库。

１　材料与方法

１．１　化学试剂与培养基
多菌灵（纯度 ＞９８．０％），由江苏新沂农药厂赠送；用于

高效液相色谱分析的色谱纯甲醇，购自江苏汉邦科技股份有

限公司。其他化学试剂均为普通国产分析纯试剂。

基础盐（ＭＳＭ）培养基配方：１．０ｇ／ＬＮａＣｌ，１．０ｇ／Ｌ
ＮＨ４ＮＯ３，１．５ｇ／ＬＫ２ＨＰＯ４，０．５ｇ／ＬＫＨ２ＰＯ４，０．２ｇ／ＬＭｇＳＯ４·
７Ｈ２Ｏ，１０００ｍＬ去离子水；富集分离培养基：在基础盐培养基
中添加０．０１％的多菌灵原药作为唯一碳氮源；ＬＢ培养基配
方：１０．０ｇ／Ｌ胰蛋白胨，５．０ｇ／Ｌ酵母粉，５．０ｇ／ＬＮａＣｌ，
１０００ｍＬ去离子水。
１．２　菌株的富集与分离

取多菌灵生产废水处理系统中的５ｍＬ活性污泥加入到
１００ｍＬ富集培养基中，在３０℃，１８０ｒ／ｍｉｎ条件下振荡培养。
每隔４ｄ取５ｍＬ富集培养物接种至１００ｍＬ新鲜富集培养基
中。经连续３代富集后，取富集液梯度稀释涂布到含过饱和
多菌灵的基础盐琼脂平板上，３０℃培养３ｄ。周围有透明圈
的菌落即为疑似多菌灵降解菌，将这些菌株用固体 ＬＢ培养
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基平板划线分离，纯化后进一步验证其多菌灵降解能力。

１．３　菌株鉴定
采用高盐法提取菌株基因组ＤＮＡ作为模板，以细菌１６Ｓ

ｒＤＮＡ通用引物ＰＣＲ扩增菌株１６ＳｒＤＮＡ序列。ＰＣＲ扩增产
物ＴＡ克隆后，转化大肠杆菌 ＤＨ５α菌株感受态细胞，挑选阳
性转化子送至生工生物工程（上海）股份有限公司进行测序。

将测序序列提交到 ＮＣＢＩ（ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ）上进行在
线分析，利用 Ｂｌａｓｔ软件在 ＧｅｎＢａｎｋ中与其他菌株１６ＳｒＤＮＡ
序列进行同源性比对。采用软件 Ｍｅｇａ６．０，通过邻结法构建
系统进化树。菌株ｄｊｌ－１０１６ＳｒＤＮＡ序列的ＧｅｎＢａｎｋ登录号
为ＫＸ５０９８１２。
１．４　多菌灵降解及检测
１．４．１　菌悬液制备　接种菌株 ｄｊ１－１０至液体 ＬＢ培养基
中，在３０℃，１８０ｒ／ｍｉｎ条件下振荡培养３ｄ，离心收集菌体，
用ＭＳＭ培养基洗涤并重悬菌体至Ｄ６００ｎｍ≈１．０。
１．４．２　降解体系构建　以１％的接种量，接种菌悬液至ＭＳＭ
液体培养基中，并添加终浓度为１００ｍｇ／Ｌ的多菌灵作为唯一
碳源和能源。当以多菌灵为唯一氮源时，向降解体系中添加

１００ｍｇ／Ｌ葡萄糖。所有处理均设置 ３次重复，在 ３０℃，
１８０ｒ／ｍｉｎ条件下振荡培养，按特定时间间隔取样待测。
１．４．３　样品处理　向待测样品中加入等体积二氯甲烷，剧烈
振荡２ｍｉｎ，静置分层后吸出水相，有机相在通风橱中充分挥
发后加甲醇重新溶解定容，用０．２２μｍ一次性有机相过滤器
过滤 后 进 行 高 效 液 相 色 谱 （ｈｉｇｈ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｌｉｑｕｉｄ
ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｙ，简称ＨＰＬＣ）分析。
１．４．４　样品检测　样品中多菌灵残留浓度采用 ＨＰＬＣ法检
测，色谱条件为Ａｇｉｌｅｎｔ１２６０高效液相色谱仪，Ｋｒｏｍａｓｉｌ１００－
５Ｃ１８反向柱（４．６ｍｍ×２５．０ｃｍ），流动相为甲醇与０．０２ｍｏｌ／Ｌ
醋酸铵体积比为 ６５∶３５，流速为 １ｍＬ／ｍｉｎ，检测波长为
２８６ｎｍ，室温检测。
１．５　环境条件对菌株降解多菌灵的影响
１．５．１　温度的影响　将降解体系分别置于 ２０、２５、３０、３７、
４０、４５℃条件下振荡培养 ２４ｈ，取样测定不同温度下菌株
ｄｊｌ－１０对多菌灵的降解率。
１．５．２　初始 ｐＨ值的影响　根据“１．５．１节”中试验选择温
度为 ３７℃。分别用盐酸溶液和氢氧化钠溶液将 ＭＳＭ培养
基的初始ｐＨ值调为５、６、７、８、９后构建“１．４．２节”中的降解
体系。在３７℃，１８０ｒ／ｍｉｎ条件下振荡培养２４ｈ，取样测定不
同ｐＨ值条件下菌株ｄｊｌ－１０对多菌灵的降解率。
１．５．３　装液量的影响　在１００ｍＬ三角瓶中构建降解体系，
并设置１０、２０、３０、４０、５０ｍＬ等５个装液量处理组。在３７℃，
１８０ｒ／ｍｉｎ条件下振荡培养２４ｈ，取样测定不同装液量条件下
菌株ｄｊｌ－１０对多菌灵的降解率。
１．５．４　不同金属离子的影响　分别向多菌灵降解体系中添
加ＭｇＣｌ２、ＣｕＳＯ４、ＣａＣｌ２、ＭｎＳＯ４、ＺｎＳＯ４、ＦｅＣｌ３、ＣｏＣｌ２等溶液，
设置０．１、１．０、１０．０ｍｍｏｌ／Ｌ等 ３个处理浓度。在 ３７℃，
１８０ｒ／ｍｉｎ条件下振荡培养２４ｈ，取样测定不同金属离子处理
条件下菌株ｄｊｌ－１０对多菌灵的降解率。以不加金属离子的
多菌灵降解体系为对照。

１．６　多菌灵水解酶基因ｍｈｅ的克隆与表达
１．６．１　ｍｈｅ基因的ＰＣＲ扩增与序列分析　参照文献［８］设

计合成多菌灵水解酶基因的ＰＣＲ引物ＭｈｅＩ－Ｆ和ＭｈｅＩ－Ｒ。
以菌株基因组 ＤＮＡ为模板，ＰＣＲ扩增菌株 ｍｈｅ基因片段。
ＰＣＲ产物ＴＡ克隆后，挑选阳性转化子送至生工生物工程（上
海）股份有限公司进行测序。测序序列提交 ＧｅｎＢａｎｋ进行
Ｂｌａｓｔ同源性比对分析。
１．６．２　重组表达载体构建　通过引物设计，在ｍｈｅ基因片段
ＰＣＲ产物的上下游分别引入限制性酶切位点 ＮｄｅⅠ和
ＸｈｏⅠ，并通过载体构建的方式将 ｍｈｅ基因片段连接到表达
载体ｐＥＴ２９ａ的相应位点上，构建成重组表达载体 ｐＥＴ２９ａ－
ｍｈｅ，随后转化大肠杆菌ＢＬ２１（ＤＥ３）菌株。
１．６．３　蛋白Ｍｈｅ诱导表达及纯化　在含５０ｍｇ／Ｌ卡那抗生
素的ＬＢ液体培养基中，将重组表达菌株于３７℃，２００ｒ／ｍｉｎ
条件下振荡培养至菌体浓度达到Ｄ６００ｎｍ≈０．５时，加入终浓度
为１ｍｍｏｌ／Ｌ的异丙基 －β－Ｄ－硫代半乳糖苷（ｉｓｏｐｒｏｐｙｌ－
β－Ｄ－ｔｈｉｏｇａｌａｃｔｏｐｙｒａｎｏｓｉｄｅ，简称 ＩＰＴＧ），在１８℃、１８０ｒ／ｍｉｎ
条件下振荡培养２４ｈ，以诱导蛋白Ｍｈｅ表达。采用Ｎｉ柱亲和
层析策略，参照产品说明步骤纯化目标蛋白 Ｍｈｅ。纯化的目
标蛋白透析脱盐后进行十二烷基硫酸钠－聚丙烯酰胺凝胶电
泳（ＳＤＳ－ＰＡＧＥ）分析。
１．６．４　Ｍｈｅ酶活力检测　构建酶促反应体系：５００μＬ
２０ｍｍｏｌ／ＬＴｒｉｓ－ＨＣｌ（ｐＨ值为８．０），２５μＬＭｈｅ酶液，５μＬ
多菌灵母液（终浓度为１０ｍｇ／Ｌ），３７℃恒温水浴。平行操作
１５个反应体系，分为５组，每组３次重复，分别在０、２、４、６、
８ｈ取样，加入等体积的二氯甲烷终止酶促反应并萃取体系
中残留的多菌灵，用ＨＰＬＣ检测分析各组样品中多菌灵的残
留浓度。

２　结果与分析

２．１　多菌灵降解菌株的富集与分离
从处理多菌灵生产废水的活性污泥中分离得到１株高效

多菌灵降解菌株，命名为 ｄｊｌ－１０。菌株革兰氏染色为阳性，
在ＬＢ固体平板上经３０℃，２～３ｄ培养后形成黄色菌落。菌
株能在以过饱和多菌灵为唯一碳氮源的浑浊基础盐琼脂平板

上生长，并在菌落周围和下方形成清晰的透明水解圈（图１）。

２．２　菌株ｄｊｌ－１０的鉴定
菌株ｄｊｌ－１０的１６ＳｒＤＮＡ序列同源性比对分析显示其与

分枝杆菌属（Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．）菌株有较高的同源性，达
９９％。分枝杆菌属与诺卡氏菌属、红球菌属等在亲缘关系上
相近，同时为考察菌株ｄｊｌ－１０与其他已报道的多菌灵降解菌
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株之间的进化关系，从 ＧｅｎＢａｎｋ中调取它们的１６ＳｒＤＮＡ序
列进行聚类分析，构建系统发育树。结果表明，其与

Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．亲缘关系最近（图２）。据此，将菌株ｄｊｌ－１０
初步鉴定为分枝杆菌属菌株。

２．３　菌株对多菌灵的降解及代谢产物鉴定
菌株ｄｊｌ－１０对多菌灵的降解及生长情况如图３所示，菌

株能够以多菌灵为唯一碳氮源生长，并降解多菌灵。当以多

菌灵为唯一氮源时菌株的生长和降解均相对较好，菌株能在

２４ｈ内将１００ｍｇ／Ｌ的多菌灵几乎彻底降解。而以多菌灵为

唯一碳源或唯一碳氮源时，菌株需要近３６ｈ才能将多菌灵基
本彻底降解。以多菌灵为唯一氮源时，体系中添加了葡萄糖，

能够促进菌体的快速增加和对多菌灵的降解。因此，葡萄糖

的存在应是以多菌灵为唯一氮源时菌株生长和降解更快的

原因。

　　根据文献［７－８］报道，２－氨基苯并咪唑（２－ＡＢ）和
２－羟基苯并咪唑（２－ＨＢ）是多种微生物菌株降解多菌灵的
中间代谢产物。在菌株 ｄｊｌ－１０降解多菌的过程中，通过
ＨＰＬＣ分析也检测到了２个中间代谢产物。由图４可知，这２
个代谢产物分别与 ２－ＡＢ、２－ＨＢ标准品有相同的保留时
间，基于此并结合文献报道，将这２个代谢产物初步鉴定为
２－ＡＢ和２－ＨＢ，这也说明菌株 ｄｊｌ－１０降解多菌灵的代谢
途径与文献［７－８］报道的多菌灵降解菌株基本相同。
２．４　环境条件对菌株ｄｊｌ－１０降解多菌灵的影响
２．４．１　温度和初始ｐＨ值对降解率的影响　由图５可知，在
温度低于３７℃时，多菌灵降解率随着温度升高而升高，但当
温度高于３７℃时，降解率随着温度升高略有下降。因此，菌

株 ｄｊｌ－１０降解多菌灵的最适温度为３７℃。由图６可知，菌
株ｄｊｌ－１０降解多菌灵的最适ｐＨ值为７．０，培养基初始ｐＨ值
偏酸和偏碱均会抑制多菌灵的降解。

２．４．２　装液量对降解率的影响　由图７可知，在１００ｍＬ三
角瓶中装液量为１０、２０ｍＬ时多菌灵的降解率明显高于装液
量为３０、４０、５０ｍＬ时，且随着装液量的增加，降解率逐渐下
降，表明菌株ｄｊｌ－１０降解多菌灵对氧气有明显的需求。
２．４．３　金属离子对降解率的影响　由图 ８可知，Ｍｇ２＋和
Ｃａ２＋能够明显促进菌株 ｄｊｌ－１０对多菌灵的降解；Ｍｎ２＋、
Ｚｎ２＋、Ｃｏ２＋在试验浓度为０．１、１．０ｍｍｏｌ／Ｌ时对降解有明显促
进作用，但浓度为１０．０ｍｍｏｌ／Ｌ时对降解作用强烈抑制；Ｃｕ２＋

对降解有明显的抑制作用；值得注意的是，Ｆｅ３＋在低浓度
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（０１、１．０ｍｍｏｌ／Ｌ）时对菌株降解多菌灵的影响不大，但在试
验浓度为 １０．０ｍｍｏｌ／Ｌ时对多菌灵的降解有强烈的促进
作用。

２．５　菌株多菌灵水解酶ｍｈｅ基因的克隆和表达
　　从菌株ｄｊ１－１０的基因组ＤＮＡ中，ＰＣＲ扩增得到１个特
异条带，测序分析表明其为长度为７２９ｂｐ，起始密码子为ＡＴＧ
终止密码子为ＴＧＡ，编码２４２个氨基酸残基的开放式阅读框
（ＯＲＦ）。序列同源性比对分析表明其与已报道的菌株 Ｒ．
ｅｒｙｔｈｒｏｐｏｌｉｓｄｊ１－１１［１３］和Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓｓｐ．ＳＧ－４Ｇ［８］中的多菌
灵水解酶基因 ｍｈｅ／ｍｈｅＩ的序列相似性分别达到 １００％、
９９％。据此，推测该ＯＲＦ就是菌株 ｄｊｌ－１０中负责编码多菌
灵水解酶Ｍｈｅ的基因。
　　利用大肠杆菌表达系统表达并纯化菌株 ｄｊｌ－１０的多菌
灵水解酶 Ｍｈｅ，ＳＤＳ－ＰＡＧＥ分析结果（图 ９）显示，纯化的
Ｍｈｅ为单一条带，分子量约为２６ｋｕ，与基于氨基酸序列推测
的理论值（２６２５１．９３ｕ）相符。酶促反应试验显示纯化的
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Ｍｈｅ对多菌灵具有催化活性，如图 １０所示，在 Ｍｈｅ的催化
下，反应体系中多菌灵的残留浓度随时间推移逐步降低。这

进一步说明该ＯＲＦ是菌株ｄｊｌ－１０中负责编码多菌灵水解酶
的ｍｈｅ基因。

３　结论

从多菌灵废水处理系统活性污泥中分离得到１株高效多
菌灵降解菌株ｄｊｌ－１０，初步鉴定为分枝杆菌属菌株。该菌株
能以多菌灵为唯一碳源、氮源和唯一碳氮源生长并基本彻底

降解多菌灵。进一步丰富了多菌灵降解菌株的资源库。

菌株ｄｊｌ－１０降解多菌灵的最适温度和初始 ｐＨ值分别
为３７℃、７．０。装液量试验结果表明，菌株降解多菌灵时须要
好氧环境。Ｍｇ２＋和Ｃａ２＋等多种金属离子对菌株降解多菌灵
有明显促进作用；Ｃｕ２＋对降解有明显的抑制作用；高浓度
（１０．０ｍｍｏｌ／Ｌ）的Ｆｅ３＋对降解有强烈的促进作用。
　　２－ＡＢ和２－ＨＢ是菌株ｄｊｌ－１０降解多菌灵的中间代谢
产物。菌株中负责催化多菌灵降解的第一步反应的编码基因

是多菌灵水解酯酶基因 ｍｈｅ，该基因表达的产物对多菌灵有
明显的催化活性。

参考文献：

［１］ＣｈｅｎＹ，ＺｈｏｕＭ Ｇ．ＣｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆＦｕｓａｒｉｕｍ ｇｒａｍｉｎｅａｒｕｍ
ｉｓｏｌａｔｅｓｒｅｓｉｓｔａｎｔｔｏｂｏｔｈｃａｒｂｅｎｄａｚｉｍａｎｄａｎｅｗｆｕｎｇｉｃｉｄｅＪＳ３９９－１９
［Ｊ］．Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙ，２００９，９９（４）：４４１－４４６．

［２］ＭａｚｅｌｌｉｅｒＰ，ＬｅｒｏｙＥ，ｄｅＬａａｔＪ，ｅｔａｌ．Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎｏｆｃａｒｂｅｎｄａｚｉｍｂｙ

ＵＶ／Ｈ２Ｏ２ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄｂｙｋｉｎｅｔｉｃｍｏｄｅｌｌｉｎｇ［Ｊ］．Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
ＣｈｅｍｉｓｔｒｙＬｅｔｔｅｒｓ，２００３，１（１）：６８－７２．

［３］ＥｕｒｏｐｅａｎＦｏｏｄＳａｆｅｔｙＡｕｔｈｏｒｉｔｙ．Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎｏｎｔｈｅｐｅｅｒｒｅｖｉｅｗｏｆｔｈｅ
ｐｅｓｔｉｃｉｄｅｒｉｓｋａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｏｆｔｈｅａｃｔｉｖｅｓｕｂｓｔａｎｃｅｃａｒｂｅｎｄａｚｉｍ［Ｊ］．
ＥＦＳＡＪｏｕａｎａｌ，２０１０，８（５）：１５９８．

［４］ＪｏｎｅｓＳＥ，ＷｉｌｌｉａｍｓＤＪ，ＨｏｌｌｉｍａｎＰＪ，ｅｔａｌ．Ｒｉｎｇ－ｔｅｓｔｉｎｇａｎｄｆｉｅｌｄ－
ｖａｌｉｄａｔｉｏｎｏｆａｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌｍｏｄｅｌｅｃｏｓｙｓｔｅｍ（ＴＭＥ）－ａｎｉｎｓｔｒｕｍｅｎｔｆｏｒ
ｔｅｓｔｉｎｇｐｏｔｅｎｔｉａｌｌｙｈａｒｍｆｕｌｓｕｂｓｔａｎｃｅｓ：ｆａｔｅｏｆｔｈｅｍｏｄｅｌｃｈｅｍｉｃａｌ
ｃａｒｂｅｎｄａｚｉｍ［Ｊ］．Ｅｃｏｔｏｘｉｃｏｌｏｇｙ，２００４，１３（１／２）：２９－４２．

［５］ＡｒｏｒａＳ，ＭｕｋｈｅｒｊｃｅＩ，ＴｒｉｖｅｄｉＴＰ．ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎｏｆｐｅｓｔｉｃｉｄｅｒｅｓｉｄｕｅ
ｉｎｓｏｉｌ，ｗａｔｅｒａｎｄｇｒａｉｎｆｒｏｍＩＰＭａｎｄｎｏｎ－ＩＰＭｆｉｅｌｄｔｒｉａｌｓｏｆｒｉｃｅ
［Ｊ］．ＢｕｌｌｅｔｉｎｏｆＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＣｏｎｔａｍｉｎａｔｉｏｎａｎｄＴｏｘｉｃｏｌｏｇｙ，
２００８，８１（４）：３７３－３７６．

［６］ＨｏｌｍｅｓＭ，ＫｅｎｎｅｄｙＭＣ，ＲｉｃｃｉｏＲ，ｅｔａｌ．ＡｓｓｅｓｓｉｎｇｔｈｅｒｉｓｋｔｏＵ．Ｋ．
ｃｈｉｌｄｒｅｎｆｒｏｍ ｃａｒｂｅｎｄａｚｉｍ ｒｅｓｉｄｕｅｓｉｎ ａｐｐｌｅｐｒｏｄｕｃｔｓ［Ｊ］．
ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＯｃｃｕｐａｔｉｏｎａｌａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＨｅａｌｔｈ，
２００８，１４（２）：８６－９３．

［７］ＷａｎｇＺＣ，ＷａｎｇＹ Ｙ，ＧｏｎｇＦ Ｆ，ｅｔａｌ．Ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎｏｆ
ｃａｒｂｅｎｄａｚｉｍ ｂｙａｎｏｖｅｌａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓｊｉａｌｉｎｇｉａｅ
ｄｊｌ－６－２［Ｊ］．Ｃｈｅｍｏｓｐｈｅｒｅ，２０１０，８１（５）：６３９－６４４．

［８］ＰａｎｄｅｙＧ，ＤｏｒｒｉａｎＳＪ，ＲｕｓｓｅｌｌＲＪ，ｅｔａｌ．Ｃｌｏｎｉｎｇａｎｄｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆａｎｏｖｅｌｃａｒｂｅｎｄａｚｉｍ（ｍｅｔｈｙｌ－１－Ｈ －
ｂｅｎｚｉｍｉｄａｚｏｌ－２－ｙｌｅａｒｂａｍａｔｅ）－ｈｙｄｒｏｌｙｚｉｎｇｅｓｔｅｒａｓｅｆｒｏｍｔｈｅ
ｎｅｗｌｙｉｓｏｌａｔｅｄＮｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓｓｐ．ｓｔｒａｉｎＳＧ－４Ｇａｎｄｉｔｓｐｏｔｅｎｔｉａｌｆｏｒ
ｕｓｅｉｎｅｎｚｙｍａｔｉｃｂｉｏｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１０，７６（９）：２９４０－２９４５．

［９］李　杰，王亦然，年浩瀚，等．一株新的多菌灵降解菌的筛选、鉴
定及其降解特性［Ｊ］．淮北师范大学学报（自然科学版），２０１７，
３８（３）：３７－４２．

［１０］许敬亮，王志春，王　，等．多菌灵降解菌株 ｄｊｌ－６－２的分
离、鉴定及降解特性［Ｊ］．中国环境科学，２００６，２６（３）：３０７－
３１０．　

［１１］田连生，陈　菲．多菌灵降解菌 Ｔ８－２的分离及其降解条件研
究［Ｊ］．江苏农业科学，２００８，３６（６）：２７１－２７４．

［１２］张　虹，阳　辉，代金霞．多菌灵降解细菌降解能力的影响因素
［Ｊ］．江苏农业科学，２０１３，４１（１１）：３７４－３７６．

［１３］ＺｈａｎｇＸ Ｊ，ＨｕａｎｇＹ Ｊ，ＨａｒｖｅｙＰ Ｒ，ｅｔａｌ．Ｉｓｏｌａｔｉｏｎａｎｄ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｃａｒｂｅｎｄａｚｉｍ－ｄｅｇｒａｄｉｎｇＲｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓｅｒｙｔｈｒｏｐｏｌｉｓ
ｄｊｌ－１１［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１３，８（１０）：１５２０－１５３８．

—８８２— 江苏农业科学　２０１９年第４７卷第２３期


