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　　摘要：拟除虫菊酯被认为是有机磷农药的安全替代品，因此当有机磷农药被禁限使用时，其应用显著增加。目前，
拟除虫菊酯销量约占世界杀虫剂总额的２０％。这类农药的长期、广泛使用既带来了经济效益，也造成了环境污染，危
害人类及其他非靶标生物。针对这一问题，已开发出多项修复技术，其中微生物法高效环保、成本低廉，已成为修复拟

除虫菊酯污染的最优方法。笔者综述了最新分离的拟除虫菊酯降解菌株及其特性；拟除虫菊酯降解酶及其基因；拟除

虫菊酯及其代谢产物（间苯氧基苯甲酸等）的降解途径。此外，还提出了拟除虫菊酯类农药微生物降解研究的发展趋

势和需要进一步解决的问题。
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　　拟除虫菊酯类农药是人工合成的天然除虫菊
酯的类似物［１］，根据拟除虫菊酯分子中是否含有氰

基，将其分为Ⅰ型和Ⅱ型，Ⅱ型具有氰基及更强的
毒性［２，３］。

拟除虫菊酯通过开放钠离子通道，实现杀虫目

的［４］。因其高效的杀虫能力，使其在农林业生产中

发挥重要作用［５］。随着该类农药的大范围大量使

用，其负面影响被不断报道。拟除虫菊酯及其代谢

产物在环境及人体尿液、母乳中普遍检出，其对人

体神经系统、生殖系统造成干扰，可能引起血液癌

症、氧化应激及 ＤＮＡ损伤等危害已被证实［６－１１］。

因此，世界各国都制定了农产品中拟除虫菊酯类农

药残留的限定标准［１２－１３］。

针对此环境问题，微生物降解是一种环境及经

济友好的修复技术，目前研究者已在实验室获得大

量研究成果，对这些研究成果的梳理，将有助于农

药微生物降解技术的进一步发展和应用。

本文综述了已分离的拟除虫菊酯降解菌株，及

其生理生化特性、关键功能基因和酶、拟除虫菊酯

降解途径，并重点关注了其代谢产物间苯氧基苯甲

酸（３－ｐｈｅｎｏｘｙｂｅｎｚｏｉｃａｃｉｄ，简称ＰＢＡ）等的降解，以
期为拟除虫菊酯的安全利用与污染修复提供参考。

１　降解菌株及其生理生化、降解特性

微生物可将有机污染物降解成更具安全性的

产物，甚至完全矿化，广泛应用于环境污染物的降

解中［１０，１４］。Ｋａｕｆｍａｎ等最初描述了苄氯菊酯在土壤
中的降解［１５］。１９８８年 Ｍａｌｏｎｅｙ等从来自污水处理
厂的样品中首次得到了能够有效降解拟除虫菊酯

的菌株，共得到 ３个菌株，分别为荧光假单胞菌
（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｓ）ＳＭ －１、无色杆菌属
（Ａｃｈｒｏｍｏｂａｃｔｅｒｓｐ．）ＳＭ－２、蜡样芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ｃｅｒｅｕｓ）ＳＭ－３［１６］。自此，大量可以有效降解拟除虫
菊酯的菌种被筛选鉴定。这些菌种大都能以某种

拟除虫菊酯作为唯一碳源，进行生长代谢。笔者共

整理了来自４５个不同菌属的拟除虫菊酯降解菌，包
括细菌２６个菌属、真菌１４个菌属、放线菌 ５个菌
属，其生理生化、降解特性等详细信息见表１。所有
菌属中，芽孢杆菌属 （Ｂａｃｉｌｌｕｓ）、苍白杆菌属
（Ｏｃｈｒｏｂａｃｔｒｕｍ）、假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、沙雷氏
菌属（Ｓｅｒｒａｔｉａ）及链霉菌属（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ）包含了较
多菌株。大部分功能菌分离自污染环境，如污染土

壤、污水、活性污泥等，亦有以茶叶、酒曲、动植物

体，甚至来自大西洋的海绵等作为分离源的报

道［１７－２２］。绝大多数菌株在温和环境（ｐＨ值 ＝７，
３０℃ 左右）中有较高活性。受益于拟除虫菊酯结
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构的相似性，筛选所得的菌株，往往具有对拟除虫

菊酯类农药降解的广谱性，如乙酸钙不动杆菌

（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒｃａｌｃｏａｃｅｔｉｃｕｓ）ＭＣｍ５［２３］、类短短芽孢
杆菌（Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓｐａｒａｂｒｅｖｉｓ）ＦＣｍ９［２３］、小链小杆菌
属（Ｃａｔｅｌｌｉｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．）ＣＣ－５［２４］等。

具有广谱、高效、高耐受性、降解彻底特性的菌

株是研究者期待获得的菌株。虞云龙等分离得到

具有农药降解广谱性的菌株产碱菌属（Ａｌｃａｌｉｇｅｎｅｓ）
ｓｐ．ＹＦ１１，能够同时降解部分拟除虫菊酯和一硫代
磷酸酯［２５］。陈锐等筛选出的草酸青霉（Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ
ｏｘａｌｉｃｕｍ）ＳＳＣＬ－５，可在２４ｈ内降解９７％的氯氰菊
酯（初始浓度４００ｍｇ／Ｌ），具有较为突出的降解速
率［２６］。Ｃｈｅｎ等从土壤中分离出的 Ｂａｃｉｌｌｕｓｓｐ．
ＤＧ－０２，可耐受浓度高达１２００ｍｇ／Ｌ的甲氰菊酯，
能有效降解７种拟除虫菊酯，并在土壤修复中取得
较好的效果，证明了其实际应用潜力［２７］，该研究组

之后分离得到的菌株苏云金芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ｔｈｕｒｉｎｇｉｅｎｓｉｓ） ＺＳ － １９［２８］、黄 褐 假 单 胞 菌

（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｆｕｌｖａ）Ｐ３１［１４］，亦有广谱、耐受性强及
降解效果好的特点，其中 Ｂａｃｉｌｌｕｓｔｈｕｒｉｎｇｉｅｎｓｉｓ
ＺＳ－１９对于ＰＢＡ具有很好的降解效果［２８］。研究者

通过构建复合菌系协同降解的方式使矿化更为彻

底，Ｚｈａｏ等将地衣芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ）
Ｂ－１和米曲霉（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓｏｒｙｚａｅ）Ｍ－４共同培养
用于氯氰菊酯的降解［１９］，相较单一菌种的降解，提

高了矿化程度。

拟除虫菊酯具有１～３个手型中心，２～８个立
体异构体［２－３］，因此，菌株对于拟除虫菊酯的降解显

示出结构选择性［２９－３０］，Ｌｅｅ等发现菌株弗氏耶尔森
菌（Ｙｅｒｓｉｎｉａｆｒｅｄｅｒｉｋｓｅｎｉｉ）、温和气单胞菌（Ａｅｒｏｍｏｎａｓ
ｓｏｂｒｉａ）、Ｅｒｗｉｎｉａｃａｒｏｔｏｖｏｒａ在降解苄氯菊酯过程中，
反式异构体相对顺式异构体更易被降解［３１］。

除去传统的富集培养筛选法，研究者也通过构

建基因工程菌的方式获取菌株。Ｌａｎ等设计载体
ｐＥＴＤｕｅｔ，用于同时表达２个目的基因。在共表达载
体上克隆了黄杆菌属（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．）中的有机
磷水解酶基因 ｏｐｄ和来自尖音库蚊（Ｃｕｌｅｘｐｉｐｉｅｎｓ）
的酯酶基因 Ｂ１，实现了单一微生物同时降解有机
磷、氨基甲酸酯和拟除虫菊酯杀虫剂的目的［３２］，为

复配农药的同时降解提供了新思路。

目前，所取得的成果多局限于实验室，在实际

应用方面还缺少报道。构建具有优越特性的基因

工程菌是值得探索的研究方向。

表１　降解拟除虫菊酯的菌株基本信息

细菌属 微生物 来源

降解环境

ｐＨ值 温度

（℃）
可降解拟除

虫菊酯种类

降解时间

（ｄ）
初始浓度

（ｍｇ／Ｌ）

降解率

（％）
参考

文献

无色杆菌属 Ａ．ｓｐ．ＳＭ－２ 土壤和污泥 ７．０ ３０ Ａ ２８ ２０ ７０．０～９０．０ ［１６］

（Ａｃｈｒｏｍｏｂａｃｔｅｒ）Ａ．ｓｐ．Ａ－２４ 牛筋草 ７．０ ３０ Ｂ ３ ２０ ９１．８ ［１８］

酸单胞菌属

（Ａｃｉｄｏｍｏｎａｓ）
Ａ．ｓｐ． 土壤 ７．０ ３７ Ｃ ７ ５０００ ７０．０

［３３］

不动杆菌属

（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ）
Ａ．ｃａｌｃｏａｃｅｔｉｃｕｓＭＣｍ５ 污染土壤 ７．０ ３０ Ｂ，Ｄ，Ｅ，Ｆ Ｂ：１０；Ｄ，Ｅ，Ｆ：７ １００ Ｂ：８４．７，Ｄ：７８，

Ｅ：６１．５，Ｆ：７２．７
［２３］

Ａ．ｂａｕｍａｎｎｉｉＺＨ－１４ 污泥 ７．０ ３０ Ａ ３ ５０ １００ ［３４］

Ａ．ｊｕｎｉｉＬＨ－１－１ 土壤 ７．０ ３０ Ｆ 与肺炎克雷伯氏菌（Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａｐｎｅｕｍｏｎｉａｅ）
ＢＰＢＡ０５２共培养３ｄ降解９４．２５％（７５ｍｇ／Ｌ）

［３５］

气单胞菌属

（Ａｅｒｏｍｏｎａｓ）
Ａ．ｓｏｂｒｉａ 污染物 — — Ａ 顺式异构体（２０％），反式异构体（７８％）半衰

期分别为５６、４５ｈ（２００ｍｇ／Ｌ）
［３１］

产碱菌属

（Ａｌｃａｌｉｇｅｎｅｓ）
Ａ．ｓｐ．ＹＦ１１ 污泥 ７．２ ３０ Ｇ，Ｆ，Ｅ，Ｈ，Ｂ，Ａ １ｈ ５０．０Ｇ：５．０６，Ｆ：８．０１，Ｅ：３．０４，

Ｈ：９．２４，Ｂ：２，
Ａ：３．８４（μｍｏｌ／Ｌ）

［２５］

固氮弧菌属

（Ａｚｏａｒｃｕｓ）
Ａ．ｉｎｄｉｇｅｎｓ．ＨＺ５ 污泥 ７．０ ３０ Ｂ ３ ５０ ７０．０ ［３６］

芽孢秆菌属 Ｂ．ｃｅｒｅｕｓＳＭ－３ 土壤和污泥 ７．０ ３０ Ａ ２８ ２０ ５０．０～９０．０ ［１６］

（Ｂａｃｉｌｌｕｓ） Ｂ．ｓｐ．ＤＧ－０２ 污染环境 ７．５ ３０Ｈ，Ｂ，Ｉ，Ｅ，Ｆ，Ｄ，Ａ ３ １００ Ｈ：９３．３，Ｂ：８９．２，Ｉ：８６，
Ｅ：８２．７，Ｆ：９４．１，Ｄ：６５．１，

Ａ：６３．６

［２７］
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表１（续）

细菌属 微生物 来源

降解环境

ｐＨ值 温度

（℃）
可降解拟除

虫菊酯种类

降解时间

（ｄ）
初始浓度

（ｍｇ／Ｌ）

降解率

（％）
参考

文献

Ｂ．ｃｅｒｅｕｓＺＨ－３ 污泥 ７．５ ２８ Ｂ ３ ５０ ７８．４ ［３７］

Ｂ．ｓｐ．ＩＳＴＤＳ２ 污水和污泥 ７．０ ３０ Ｇ １８０ｈ ５０ １００．０ ［３８］

Ｂ．ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓＢ－１ 土壤 ７．０～７．５３０ Ｂ ３ １００ ５０．０ ［３９］

Ｂ．ｍｅｇａｔｅｒｉｕｍＪＣＭ２ 污染土壤 ７．０ ３０ Ｂ，Ｄ，Ｅ，Ｆ Ｂ：１０，Ｄ，Ｅ，Ｆ：７１００．０ Ｂ：８６．６，Ｅ：７５，
Ｅ：１０，Ｆ：８３

［４０］

Ｂ．ｔｈｕｒｉｎｇｉｅｎｓｉｓＺＳ－１９ 污泥 ７．５ ３０ Ｅ，Ｈ，Ｆ，Ｂ，Ｉ，Ｄ ３ １００．０ Ｅ：１００，Ｈ：９８，Ｆ：９２．４，
Ｂ：８１，Ｉ：８６，Ｄ：５０．９

［２８］

Ｂ．ｓｐ．ＡＫＤ１ 污泥 ８．０ ３７ Ｂ ７ １００．０ ８６．０ ［４１］

Ｂ．ｓｐ．ＳＧ２ 污染土壤 ７．０ ３２ Ｂ １５ ５０．０ ８２．０ ［４２］

Ｂ．ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓＡＰ０１ 污染土壤 ７．０ ３０ Ｂ ５ ５０．０ ４５．０ ［４３］

Ｂ．ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓＢ－１ 土壤和酱油曲 — ３０ Ｂ 与ＡｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓｏｒｙｚａｅＭ－４共培养 ３ｄ降解
７８８５％（１００ｍｇ／Ｌ）

［１９］

Ｂ．ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓＢ－１ 土壤 — ３５ Ｂ 与 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｓｐ．Ｋ－１共培养 ５ｄ降解
８５７％（１００ｍｇ／Ｌ）

［４４］

Ｂ．ｓｕｂｔｉｌｉｓ１Ｄ 污染土壤 ７．０ ３２ Ｂ １５ ２０．０ ８１．６ ［４５］

Ｂ．ｃｅｒｅｕｓＢＣＣ０１ 污水处理池 ８．０ ３０ Ｂ ５ １００．０ ９９．６ ［４６］

短芽孢杆菌属

（Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ）
Ｂ．ｐａｒａｂｒｅｖｉｓＦＣｍ９ 污染土壤 ７．０ ３０ Ｂ，Ｄ，Ｅ，Ｆ Ｂ：１０，Ｄ，Ｅ，Ｆ：７１００．０ Ｂ：１００，Ｄ：８９，

Ｅ：６０．２３，Ｆ：８１．６
［２３］

Ｂ．ｐａｒａｂｒｅｖｉｓＢＣＰ－０９ 污泥 ７．４ ３８．９ Ｂ ３ ３０．９ ７５．８ ［４７］

短杆菌属

（Ｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ）
Ｂ．ａｕｒｅｕｍＤＧ－１２ 污泥 ７．０ ２７ Ｉ，Ｅ，Ｈ，Ｆ，Ｄ，Ｂ ５ ５０．０ Ｉ：８７．４，Ｅ：８９．１，Ｈ：８２．６，

Ｆ：８０．９，Ｄ：８０．１，Ｂ：７８．３
［４８］

小链小杆菌属

（Ｃａｔｅｌｌｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ）
Ｃ．ｓｐ．ＣＣ－５ 污染土壤 ７．０ ３０ Ｂ，Ｇ，Ｈ，Ｆ，Ａ，Ｅ ７ １００．０ Ｂ：９０，Ｇ：８３，Ｈ：８３，

Ｆ：９０，Ａ：７３，Ｅ：５６
［２４］

梭菌属

（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ）
Ｃ．ｓｐ．ＺＰ３ 污泥 ７．５ ３５ Ｈ １２ １００．０ １２．６ ［４９］

产杆菌属

（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ）
Ｅ．ａｅｒｏｇｅｎｅｓ 污泥 ７．０ ２５～３０ Ｄ，Ｈ，Ｂ ３ １００．０ Ｄ：５５．７４，Ｈ：５５．１１，

Ｂ：５６．９６
［５０］

欧文氏菌属

（Ｅｒｗｉｎｉａ）
Ｅ．ｃａｒｏｔｏｖｏｒａ 污染物 — — Ａ 顺式异构体（２０％），反式异构体（７８％）半衰

期分别为６１，４６ｈ（２００ｍｇ／Ｌ）
［３１］

克雷伯菌属

（Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａ）
Ｋ．ｐｎｅｕｍｏｎｉａｅＢＰＢＡ０５２ 土壤 ７．０ ３０ Ｆ 与ＡｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒｊｕｎｉｉＬＨ－１－１共培养３ｄ降解

９４．２５％（７５ｍｇ／Ｌ）
［３５］

库特氏菌属

（Ｋｕｒｔｈｉａ）
Ｋ．ｓｐ．ＬＦ－１ 污染土壤 ７．０ ３５ Ｂ ８ １００．０ ８０．２ ［５１］

赖氨酸芽孢杆菌属

（Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）
Ｌ．ｓｐｈａｅｒｉｃｕｓ
ＦＬＱ－１１－１

污泥 ７．０ ３５ Ｉ ５ １００．０ ８０．０ ［５２］

微球菌属

（Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃｕｓ）
Ｍ．ｓｐ．ＣＰＮ１ 污染土壤 ７．０ ３０ Ｂ ８ １０００．０ ９０．０ ［５３］

苍白杆菌属

（Ｏｃｈｒｏｂａｃｔｒｕｍ）
Ｏ．ｔｒｉｔｉｃｉｐｙｄ－１ 污染土壤 ７．０ ３０ Ｈ，Ａ，Ｂ，Ｇ，

Ｅ，Ｆ，Ｄ
Ｈ：３，Ａ，Ｂ，Ｇ，Ｅ，

Ｆ，Ｄ：６
１００．０ Ｈ：１００，Ａ：１００，Ｂ：１００，

Ｇ：１００，Ｅ：８５，Ｆ：７０，
Ｄ：５０

［５４］

Ｏ．ｌｕｐｉｎｉＤＧ－Ｓ－０１ 污泥 ７．０ ３０ Ｂ，Ｉ，Ｈ，Ｅ，Ｆ ５ ５０．０ Ｂ：９０，Ｉ：８０．８，Ｈ：７４．４，
Ｅ：５６．２，Ｆ：４３

［５５］

Ｏ．ａｎｔｈｒｏｐｉＪＣｍ１ 污染土壤 ７．０ ３０ Ｂ，Ｄ，Ｅ，Ｆ Ｂ：１０，Ｄ，Ｅ，Ｆ：７１００．０ Ｂ：９０．５，Ｄ：７０，
Ｅ：３９，Ｆ：６５

［４０］
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表１（续）

细菌属 微生物 来源

降解环境

ｐＨ值 温度

（℃）
可降解拟除

虫菊酯种类

降解时间

（ｄ）
初始浓度

（ｍｇ／Ｌ）

降解率

（％）
参考

文献

Ｏ．ｈａｅｍａｔｏｐｈｉｌｕｍＪＣｍ７ 污染土壤 ７．０ ３０ Ｂ １０ １００．０ ７８．０ ［４０］

假单胞菌属 Ｐ．ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｓＳＭ－１ 土壤和污泥 ７．０ ３０ Ａ ２８ ２０．０ ２０．０～５５．０ ［１６］

（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ） Ｐ．ｓｔｕｔｚｅｒｉＳ１ 污染土壤 ７．０ ２８ Ｉ ８ ５０．０ ９４．０ ［５６］

Ｐ．ａｅｒｕｇｉｎｏｓａＣＨ７ 污泥 ７．０ ２９．４ Ｂ １２ １００．０ ９０．０ ［５７］

Ｐ．ｖｉｒｉｄｏｆｌａｖａ 污染土壤 ６．２～７．０— Ｇ ８ ５００．０ ５２．２ ［５８］

Ｐ．ａｅｒｕｇｉｎｏｓａＪＣｍ８ 污染土壤 ７．０ ３０ Ｂ １０ １００．０ ４６．０ ［４０］

Ｐ．ａｅｒｕｇｉｎｏｓａＪＱ－４１ 污染土壤 ７．０ ３０ Ｈ，Ｂ，Ｆ，Ｄ，Ｅ ７ ５０．０Ｈ：９１．７，Ｂ：８７．２，Ｆ：９０．４，
Ｄ：７０．１，Ｅ：７４．８

［５９］

Ｐ．ｆｕｌｖａＰ３１ 污泥 ７．３ ２９．５ Ｊ ３ ５０ １００．０ ［１４］

拉乌尔菌属

（Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ）
Ｒ．ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ－ＺＫ４ 污染土壤 ６．３ ３７ Ｉ，Ｆ — － －

［６０］

沙雷氏菌属 Ｓ．ｓｐｐ．ＪＣ１ 污泥 ７．６ ３１ Ｂ １０ １００．０ ９２．０ ［６１］

（Ｓｅｒｒａｔｉａ） Ｓ．ｓｐｐ．ＪＣＮ１３ 污泥 ８．０ ３４ Ｂ ８ １００．０ １００．０ ［６１］

Ｓ．ｍａｒｃｅｓｃｅｎｓＤｅＩ－１ 污染土壤 ７．２ ３０ Ｆ １０ ５０．０ ８８．３ ［６２］

Ｓ．ｍａｒｃｅｓｃｅｎｓＤｅＩ－２ 污染土壤 ７．２ ３０ Ｆ １０ ５０．０ ８２．８ ［６２］

Ｓ．ｎｅｍａｔｏｄｉｐｈｉｌａＣＢ２ 污染土壤 ７．０ ３０ Ｂ ７ １００．０ ９８．０ ［６３］

鞘脂菌属

（Ｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ）
Ｓ．ｓｐ．ＪＺ－２ 污泥 ７．０ ３０ Ｈ，Ｂ，Ａ，Ｇ，Ｆ，Ｅ ５ ５０．０ Ｈ：１００，Ｂ：９０，Ａ：９０，

Ｇ：９０，Ｆ：９０，Ｅ：７０
［６４］

鞘氨醇单胞菌属

（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）
Ｓ．ｓｐ．ＲＣｍ６ 污染土壤 ７．０ ３０ Ｂ，Ｄ，Ｅ，Ｆ Ｂ：１０，Ｄ，Ｅ，Ｆ：７１００．０ Ｂ：９１．８，Ｄ：８２．５，

Ｅ：５８．２６，Ｆ：７０．２
［２３］

Ｓ．ｓｐ．ＪＣｍ３ 污染土壤 ７．０ ３０ Ｂ １０ １００．０ ３４．２ ［４０］

中华根瘤菌属

（Ｓｉｎｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）Ｓ．ｓｐ．ＣＹ２２－７ 污染土壤 — ３０ Ｂ ６ １００．０ ６０．０ ［６５］

寡养单胞菌属

（Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ）
Ｓ．ｓｐ．ＺＳ－Ｓ－０１ 污泥 ７．０ ３０ Ｇ，Ｆ，Ｂ，Ｉ，Ｅ Ｇ：６，Ｆ，Ｂ，Ｉ，Ｅ：５５０．０ Ｇ：１００，Ｆ：１００，Ｂ：８６．７，

Ｉ：８５，Ｅ：６０．３
［６６］

Ｓ．ａｃｉｄａｍｉｎｉｐｈｉｌａ 污染物 — — Ｄ １００ｈ １００．０ ８０．０ ［３１］

耶
!

森氏菌属

（Ｙｅｒｓｉｎｉａ）
Ｙ．ｆｒｅｄｅｒｉｋｓｅｎｉｉ 污染物 — — Ａ 顺式异构体（２０％），反式异构体（７８％）半衰

期分别为８０，３７ｈ（２００ｍｇ／Ｌ）
［３１］

真菌

枝顶孢属

（Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ）
Ａ．ｓｐ．ＣＢＭＡＩ１６７６ 海绵 — ３０ Ｋ １４ １００．０ ３５．２ ［２２］

曲霉属 Ａ．ｎｉｇｅｒ — ６．５ ２８ Ｉ ３０ ５．０ ２０．０ ［６７］

（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ） Ａ．ｔｅｒｒｉｃｏｌａ — ６．５ ２８ Ｉ ３０ ５．０ ２５．０ ［６７］

Ａ．ｔｅｒｒｅｕｓ 污泥 ７．０ ３０ Ｂ ５ １００．０ ８４．５ ［６８］

Ａ．ｏｒｙｚａｅＭ－４ 土壤和酱油曲 — ３０ Ｂ 与ＢａｃｉｌｌｕｓｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓＢ－１共培养３ｄ降解
７８．８５％（１００ｍｇ／Ｌ）

［１９］

假丝酵母属

（Ｃａｎｄｉｄａ）
Ｃ．ｐｅｌｌｉｃｕｌｏｓａＺＳ－０２ 污泥 ７．５ ３２ Ｄ，Ｉ，Ｆ，Ｇ，Ｂ，Ｈ ５ Ｄ：１００，Ｉ，Ｆ，

Ｇ，Ｂ，Ｈ：５０
Ｄ：１００，Ｉ：９４．８，
Ｆ：９３．４，Ｇ：９３，
Ｂ：８７．７，Ｈ：５１

［６９］

枝孢属

（Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ）
Ｃ．ｓｐ．ＨＵ 污泥 ７．２ ２６ Ｇ，Ｈ，Ｂ，Ｆ，Ｄ，Ａ ５ Ｇ：４００，Ｈ，Ｂ，

Ｆ，Ｄ，Ａ：１００
Ｇ：１００，Ｈ：１００，
Ｂ：１００，Ｆ：９４．６，
Ｄ：９２．１，Ａ：９１．６

［７０］

小克银汉霉属

（Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｅｌｌａ）
Ｃ．ｅｌｅｇａｎｓＤＳＭ１９０８ — — ２８ Ｅ — — — ［７１］
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表１（续）

细菌属 微生物 来源

降解环境

ｐＨ值 温度

（℃）
可降解拟除

虫菊酯种类

降解时间

（ｄ）
初始浓度

（ｍｇ／Ｌ）

降解率

（％）
参考

文献

散囊菌属

（Ｅｕｒｏｔｉｕｍ）
Ｅ．ｃｒｉｓｔａｔｕｍＥＴ１ 茯砖茶 — ３０ Ｂ ８ ５０．０ ５７．９ ［１７］

镰孢菌属

（Ｆｕｓａｒｍｍ）
Ｆ．ｓｐ．ＴＳ－２０３ 污泥 ７．０ ３０ Ｂ ５ １００．０ ９４．５ ［６８］

ＭｉｃｒｏｓｐｈａｅｒｏｐｓｉｓＭ．ｓｐ．ＣＢＭＡＩ１６７５ 海绵 — ３０ Ｋ １４ １００．０ ２２．１ ［２２］

Ｍｏｎｉｌｏｃｈａｅｔｅｓ Ｍ．ｓｐ．ＴＳ－２０５ 污泥 ７．０ ３０ Ｂ ５ １００．０ ９１．４ ［６８］

Ｐａｒａｃｏｃｃｕｓ Ｐ．ａｃｒｉｄａｅＳＣＵ－Ｍ５３ 植物 — ２８ Ｅ ２ ７５．０ ７９．８ ［２０］

青霉素

（Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ）
Ｐ．ｏｘａｌｉｃｕｍＳＳＣＬ－５ 土壤 — ２８ Ｂ １ ４００．０ ９７．０ ［２６］

平革菌属

（Ｐｈａｎｅｒｏｃａｅｔｅ）
Ｐ．ｃｈｒｙｓｏｓｐｏｒｉｕｍ — ６．５ ２８ Ｉ ３０ ５．０ ６０．０ ［６７］

木霉属 Ｔ．ｖｉｒｉｄａｅ５－２ — ６．５ ２８ Ｉ １０ ５．０ ８０．０～８３．０ ［６７］

（Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ） Ｔ．ｖｉｒｉｄａｅ２２１１ — ６．５ ２８ Ｉ ３０ ５．０ ６０．０ ［６７］

Ｗｅｓｔｅｒｄｙｋｅｌｌａ Ｗ．ｓｐ．ＣＢＮＡＩ１６７９ 海绵 — ３０ Ｋ １４ １００．０ ３０．５ ［２２］

放线菌

戈登氏菌属

（Ｇｏｒｄｏｎｉａ）
Ｇ．ｓｐ． 污水处理池 ７．０ ３０ Ｂ ７．５ １００．０ ５２．３ ［７２］

诺卡氏菌属 Ｎ．ｓｐ．Ｆ２０ 污染土壤 — ２８ Ｂ — — — ［７３］

（Ｎｏｃａｒｄｉａ） Ｎ．ｓｐ．Ｆ２１ 污染土壤 — ２８ Ｂ — — — ［７３］

红球菌属 Ｒ．ｓｐ．ＪＣｍ５ 污染土壤 ７．０ ３０ Ｂ，Ｄ，Ｅ，Ｆ Ｂ：１０，Ｄ，Ｅ，Ｆ：７１００．０Ｂ：１００，Ｄ：９３，Ｅ：６５，Ｆ：８５ ［４０］

（Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ） Ｒ．ｒｈｏｄｏｃｈｒｏｕｓＬ５ 大曲 — ３０ Ｅ ７ ５．０ ７１．４ ［２１］

Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ Ｓ．ｓｐ．ＨＵ－Ｓ－０１ 污泥 ７．５ ３０ Ｂ ２４ｈ ５０．０ ９０．０ ［７４］

Ｓ．ｓｐ．Ｆ９ 污染土壤 — ２８ Ｂ — — — ［７３］

Ｓ．ａｕｒｅｕｓＨＰ－Ｓ－０１ 污泥 ７．８ ２７ Ｆ，Ｉ，Ｄ，Ｇ，Ｈ，Ａ Ｆ：４，Ｉ，Ｄ，Ｇ，
Ｈ，Ａ：５

５０．０ Ｆ：９９％，Ｉ：１００，Ｄ：１００，
Ｇ：１００，Ｈ：９５，Ａ：８７．４

［７５］

７．５ ２８ Ｂ ３ ５０．０ ６９．３ ［７６］

Ｓ．ｓｐ．Ｋ－１ 土壤 — ３５ Ｂ 与ＢａｃｉｌｌｕｓｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓＢ－１共培养５ｄ降解
９４％（５０ｍｇ／Ｌ）

［４４］

链轮丝菌属 Ｓ．ｓｐ．Ｆ１ 污染土壤 — ２８ Ｂ — ［７３］

（Ｓｔｒｅｐｔｏｖｅｒｔｉｃｉｌｌｕｍ） Ｓ．ｓｐ．Ｆ４ 污染土壤 — ２８ Ｂ — ［７３］

Ｓ．ｓｐ．Ｆ１３ 污染土壤 — ２８ Ｂ — ［７３］

　　注：Ａ：苄氯菊酯；Ｂ：氯氰菊酯；Ｃ：丙烯菊酯；Ｄ：联苯菊酯；Ｅ：三氟氯氰菊酯；Ｆ：溴氰菊酯；Ｇ：氰戊菊酯；Ｈ：甲氰菊酯；Ｉ：氟氯氰菊酯；Ｊ：苯醚

菊酯；Ｋ：高氰戊菊酯。表２同。

２　降解拟除虫菊酯的酶及基因

２．１　降解酶
在微生物降解有机污染物过程中，实际起作用

的是微生物体内的各种酶。降解酶往往比产生这

种酶的微生物细胞具有更强的抗逆性及降解效率，

特别是在低农药浓度条件下［７７］。早在 １９９３年，
Ｍａｌｏｎｅｙ等通过层析技术从 ＢｃｉｌｌｕｓｃｅｒｅｕｓＳＭ３中分
离获 得 １种 羧 酸 酯 酶，命 名 为 氯 菊 酯 酶
（ｐｅｒｍｅｔｈｒｉｎａｓｅ），并采用离子交换色谱法和凝胶过
滤色谱法进行纯化，首次实现了通过无细胞的酶系

统降 解 拟 除 虫 菊 酯［７８］。类 似 的，从 黑 曲 霉

（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓｎｉｇｅｒ）ＺＤ１１细胞提取物中提取纯化的
新型拟除虫菊酯水解酶，分子量为５６ｋｕ、ｐＩ值（等
电点）为５．４，当温度为４５℃、ｐＨ值为６．５时酶活
性最佳，该酶优先降解对于哺乳动物更具毒害作用

的反式异构体拟除虫菊酯，人肝脏羧酸酯酶也存在

这一特性［７９－８０］。１９９３年至今，陆续有研究者对拟
除虫菊酯降解酶进行纯化（部分酶信息见表２），多
为酯酶。其中大多数酶为胞内酶，而铜绿假单胞菌

（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓａｅｒｕｇｉｎｏｓａ）ＧＦ３１降解氯氰菊酯过程
中起催化作用的氨肽酶是一种胞外酶［８１］。图１描
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述了表２所列部分酶之间的进化关系（作图软件为
ＭＥＧＡＸ６４－ｂｉｔ，蛋白质序列来自：ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．
ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｐｒｏｔｅｉｎ）。２０１８年，Ｇａｎｇｏｌａ等发
现漆酶参与了氯氰菊酯降解过程，这是首次发现漆

酶作用于拟除虫菊酯降解［４５］。漆酶已被发现可用

于多种有机污染的环境修复，白腐菌是常见的漆酶

生产源，其在食用菌菌渣中也大量存在［８２］。这无疑

为菌渣的利用提供了新途径。

表２　拟除虫菊酯降解酶基本信息

酶 酶类型 来源
可降解拟除虫

菊酯种类

降解环境

ｐＨ值 温度（℃）
参考

文献

氯菊酯酶 酯酶 ＢｃｉｌｌｕｓｃｅｒｅｕｓＳＭ３ Ａ ７．５ ３７ ［７８］

拟除虫菊酯水解酶 — ＡｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓｎｉｇｅｒＺＤ１１ Ｂ，Ａ，Ｇ，Ｆ ６．５ ４５ ［７９］

ＥｓｔＰ 酯酶 Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａｓｐ．ＺＤ１１２ Ａ，Ｂ，Ｇ，Ｆ ７．０ ４０ ［８０］

Ｂ１ 酯酶 Ｃｕｌｅｘｐｉｐｉｅｎｓ Ｆ ７．５ ３０ ［３２］

Ｐｙｅ３ 酯酶 蔬菜土壤宏基因组 Ｂ，Ａ，Ｇ，Ｆ ７．０ ４０ ［８３］

ＰｙｔＨ 酯酶 鞘脂菌属（Ｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍｓｐ．）ＪＺ－１ Ａ，Ｈ，Ｂ，Ｅ，Ｇ ７．５ ５０ ［８４］

ＰｙｔＺ 酯酶 ＯｃｈｒｏｂａｃｔｒｕｍａｎｔｈｒｏｐｉｃＹＺ－１ Ｂ，Ｅ，Ｉ，Ａ，Ｆ ７．５ ３５ ［８５］

Ｓｙｓ４１０ 酯酶 吐鲁番盆地宏基因组 Ｅ，Ｂ，Ｇ，Ｆ ６．５ ５５ ［８６］

ＰｙｔＹ 酯酶 ＯｃｈｒｏｂａｃｔｒｕｍａｎｔｈｒｏｐｉｃＹＺ－１ Ｂ，Ｅ，Ｉ，Ａ，Ｆ ７．５ ３５ ［８７］

ＣＭＯ 单氧酶 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｓｐ． Ｂ ７．５ ３０ ［８８］

ＥｓｔＳｔ７ 酯酶 Ｓｕｌｆｏｌｏｂｕｓｔｏｋｏｄａｉｉ Ｈ，Ａ，Ｂ，Ｅ，Ｆ，Ｄ ９．０ ８０ ［８９］

氨肽酶 氨肽酶 ＰｓｅｕｄｏｍｏｎａｓａｅｒｕｇｉｎｏｓａＧＦ３１ Ｂ ７．０ ６０ ［８１］

ＥｓｔＰＳ 酯酶 产黄假单胞菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｓｙｎｘａｎｔｈａ）ＰＳ１ Ｂ，Ｈ，Ｇ，Ｄ ８．０ ６０ ［９０］

Ｅｓｔ６８４ 酯酶 毛豆腐宏基因组 Ｅ，Ｂ，Ｇ ７．０ １８ ［９１］

Ｅｓｔ３３８５ 酯酶 沼泽红假单胞菌（Ｒｈｏｄｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｐａｌｕｓｔｒｉｓ）ＰＳＢ－Ｓ Ｈ ６．０ ３５ ［９２］

ＥｓｔＡ 酯酶 ＢａｃｉｌｌｕｓｃｅｒｅｕｓＢＣＣ０１ Ｂ，Ｆ，Ａ，Ｇ，Ｅ ８．０ ３５ ［４６］

２．２　降解基因
随着基因工程技术的进步，对于拟除虫菊酯降

解酶的研究已发展到基因层面。２００６年，Ｗｕ等通
过构建基因文库，从 Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａｓｐ．ＺＤ１１２中得到拟
除虫菊酯水解酶基因ＥｓｔＰ，基因全长１９２４ｂｐ，编码
６３７个氨基酸，该酯酶不但可以降解拟除虫菊酯，还
可以催化降解其他底物，如有机磷农药，这是关于

拟除虫菊酯降解基因的首次报道［８０］。Ｈｕ等从拟除
虫菊酯降解菌 ＢａｃｉｌｌｕｓｃｅｒｅｕｓＢＣＣ０１的基因组文库
中筛选并鉴定了关键的拟除虫菊酯水解酶基因

ＥｓｔＡ，该酶的Ｓｅｒ９４位于固定的五肽基序列 Ｇｌｙ－Ｘ－

Ｓｅｒ－Ｘ－Ｇｌｙ中，形成了一个凹形的活性中心，用于
氯氰菊酯的生物降解，这是酯酶的典型特征［４６］。丝

氨酸在酶的催化位点参与酰化反应具有类似的情

况，已在几种拟除虫菊酯水解酶中发现，如

Ｓｙｓ４１０［８６］、ＰｙｔＹ［８７］、Ｐｙｅ３［８３］和Ｅｓｔ６８４［９１］。
　　随着基因层面研究的深入，宏基因组技术作为
一种辅助工具帮助研究者更具方向性地达到科研

目的。Ｈｏｎｇ等将甲基对硫磷降解基因 ｍｐｄ引入能
够降解甲氰菊酯的菌株Ｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍｓｐ．ＪＱＬ４－５的
染色体中，成功构建出能够同时降解２种污染物的
菌株［９３］。目前此类研究成果相对有限，是未来期待

发展的方向。

３　降解途径

在不同报道中，拟除虫菊酯降解途径有相似

性，但在中间过程及产物方面存在差异，这些差异

可能是由于微生物的种类、拟除虫菊酯的结构及培

养条件差异造成的。

３．１　酯键的断裂
拟除虫菊酯微生物降解机制的核心部分是酯

键的断裂，将原农药分解为羧酸和醇［４４］。此步骤通

常为降解过程的的第 １步，以 Ｏｃｈｒｏｂａｃｔｒｕｍｔｒｉｔｉｃｉ
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ｐｙｄ－１降解甲氰菊酯为例，酯键断裂后甲氰菊酯分
解为间苯氧基氰基苄醇（３－ｐｈｅｎｏｘｙｂｅｎｚｙｌａｌｃｏｈｏｌ，
ＰＢＡｌｃ）和２，２，３，３－四甲基环丙烷甲酸（图２）［５４］。
类似过程中，多数情况下含环丙烷基团的降解产物

为酸，含间苯氧基基团的产物为醇。也存在特殊情

况，如在Ｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒｉｕｍａｕｒｅｕｍ降解三氟氯氰菊酯过
程中，原农药首先被分解为２，２，３，３－四甲基环丙
烷甲醇和４－氟代－３－苯氧基苯甲酸（图３）［４８］。

　　大多数微生物对拟除虫菊酯的降解遵循上述
规律，也存在特例，如 ＬｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓｓｐｈａｅｒｉｃｕｓＦＬＱ－
１１－１降解氟氯氰菊酯过程中，第 １步并非打开
酯键［５２］。

３．２　常见代谢产物及其转化关系
“３．１”节相关降解案例中出现的ＰＢＡｌｃ，以及间

苯氧基苄醛（３－Ｐｈｅｎｏｘｙｂｅｎｚａｌｄｅｈｙｄｅ，ＰＢＡｌｄ）和
ＰＢＡ是拟除虫菊酯降解过程中最常见的代谢物，相
比母体它们具有更强的毒性［９４－９５］。如 ＰＢＡ半衰期
长达１８０ｄ［９６］，具有雌性激素特性，是一种内分泌米

干扰物，对人体具有一定毒性［９７－９８］。

大多数拟除虫菊酯降解过程中都会出现这些

常见的中间产物，特别是结构中包括间苯氧基基团

的拟除虫菊酯，而氟氯氰菊酯、联苯菊酯、丙烯菊酯

等不包括典型间苯氧基基团的拟除虫菊酯在降解

过程中生成其他产物，但依然遵循酯键断裂生成醇

和酸的规律。如Ａｃｉｄｏｍｏｎａｓｓｐ．降解烯丙菊酯过程
中生成一个烯丙酮醇［３３］，联苯菊酯的微生物降解过

程中，检测到２－甲基－３－联苯甲醇［６９］。

在拟除虫菊酯代谢过程中，ＰＢＡｌｃ、ＰＢＡｌｄ及
ＰＢＡ三者之间常常相互转化，Ｂａｃｉｌｌｕｓｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ
ＣＹ－０１２［９９］、ＰｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｓＳＭ－１［１６］可氧
化ＰＢＡｌｃ为ＰＢＡ，ＡｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒｂａｕｍａｎｎｉｉＺＨ－１４［３４］

转化 ＰＢＡｌｃ为 ＰＢＡｌｄ，进一步氧化为 ＰＢＡ。而
Ｍｉｃｒｏｓｐｈａｅｒｏｐｓｉｓｓｐ．ＣＢＭＡＩ１６７５［２２］可将 ＰＢＡｌｄ转化
为ＰＢＡｌｃ，在 ＡｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓｏｒｙｚａｅＭ－４［１００］降解目标物
过程中，可观察到ＰＢＡｌｃ与ＰＢＡ的相互转换。
３．３　常见代谢产物的降解途径

相比拟除虫菊酯本身，针对其代谢产物如何降

解的研究较少，但此类研究同样具有重要意义。其

中，被讨论较多的代谢产物是ＰＢＡ［１０］。
早期的相关研究仅限于细菌范畴，特别是

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｓｐ．菌株。１９９０年 Ｅｎｇｅｓｓｅｒ等首次分
离得到１株不能完全降解 ＰＢＡ的菌株类产碱假单
胞菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｐｓｅｕｄｏａｌｃａｌｉｇｅｎｅｓ）ＰＯＢ３１０［１０１］，
并在后续研究中构建了基因工程菌 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ
ｓｐ．Ｂ１３－Ｄ５及Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｓｐ．Ｂ１３－ＳＴ１，新菌株
同时具有降解氯酚的能力［９６］。亦有研究者进行了

Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃｕｓｓｐ．［５３］、Ｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ ｓｐ．［６４，８４］、Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ｓｐ．［２７］、Ｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ ｓｐ．［３９，１０２］及 Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ
ｓｐ．［６６］等细菌菌属针对ＰＢＡ降解的研究。

针对ＰＢＡ降解的真菌领域研究起步较晚。首
次报道是在２０１２年，袁怀瑜等筛选得到可在２２ｈ
内完全降解１００ｍｇ／ＬＰＢＡ的菌株 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓｎｉｇｅｒ
ＹＡＴ１［１０３－１０４］。ＥｕｒｏｔｉｕｍｃｒｉｓｔａｔｕｍＥＴ１亦为 ＰＢＡ的
有效降解真菌菌株，其代谢产物包括苯酚和邻苯二

酚［１７］。ＡｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓｏｒｙｚａｅＭ－４降解 ＰＢＡ的产物食
子酸为有毒代谢物［１００］，该菌株无法单独代谢，加入

ＢａｃｉｌｌｕｓｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓＢ－１共培养可降解没食子酸，
实现无毒化［１９］，真菌中常有的木质素降解酶漆酶、

ＬｉＰ和ＭｎＰ也与ＰＢＡ的降解相关［９４］，它们在食用菌

菌渣中被普遍检测到［８２］。

综上所述，并非所有的拟除虫菊酯降解研究均
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实现了完全矿化、无毒化。构建复合菌系可以帮助

实现这一目标。

４　结论与展望

随着世界范围内人们环保意识的增强，研究者

们就微生物修复农药污染开展了大量研究，其中关

于拟除虫菊酯的降解也取得了较好的研究成果。

笔者主要从降解菌株、降解基因及酶、降解机制几

个方面对拟除虫菊酯类农药的微生物降解的现有

研究进行了综述。首次对涉及４５个菌属的拟除虫
菊酯降解菌株信息进行了总结归纳；对拟除虫菊酯

的降解基因及酶进行了信息总结，着重降解特性及

分类；通过对微生物降解拟除虫菊酯的不同案例进

行归纳整理，总结出了拟除虫菊酯降解途径的一般

性规律，及可能存在的特殊情况；并着重分析了代

谢产物ＰＢＡ的降解，较为全面地对１９９０年至今的
相关研究成果进行了总结。

现有研究成果为将来拟除虫菊酯类农药的降

解及微生物环境修复相关研究提供了思路：（１）现
有的大量研究成果，为利用基因工程技术，人为构

建更为高效、广谱、抗逆的基因工程菌提供了良好

基础；（２）构建多功能复合菌系，是以较低成本实现
高效矿化有机污染物的途径，现有微生物降解拟除

虫菊酯研究极少涉及这一领域；（３）土壤环境降解
的研究有利于克服实际应用过程中的复杂环境因

素，现有研究在土壤环境降解研究方面较为薄弱；

（４）拟除虫菊酯的常见代谢产物 ＰＢＡ等，具有相比
原农药更强的毒性及半衰期，但针对性的环境修复

研究较少，此类研究具有重要意义；（５）随着萃取技
术的优化，低抗性、易降解的天然除虫菊酯大量应

用具有了可行性［１０５］，推进此过程或开发更为高效、

环保的新型菊酯，并进行相关微生物降解研究，亦

有利于降低拟除虫菊酯造成的环境负担。
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１２２０－１２２３．
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［７０］ＣｈｅｎＳＨ，ＨｕＱＢ，ＨｕＭＹ，ｅｔａｌ．Ｉｓｏｌａｔｉｏｎａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆ
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ｓｅｌｆ－ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙａｎｄ

Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１６，１００（２２）：９７７３－９７８６．

［１０１］ＥｎｇｅｓｓｅｒＫＨ，ＦｉｅｔｚＷ，ＦｉｓｃｈｅｒＰ，ｅｔａｌ．Ｄｉｏｘｙｇｅｎｏｌｙｔｉｃｃｌｅａｖａｇｅｏｆ

ａｒｙｌｅｔｈｅｒｂｏｎｄｓ：１，２－ｄｉｈｙｄｒｏ－１，２－ｄｉｈｙｄｒｏｘｙ－４－

ｃａｒｂｏｘｙｂｅｎｚｏｐｈｅｎｏｎｅａｓｅｖｉｄｅｎｃｅｆｏｒｉｎｉｔｉａｌ１，２－ｄｉｏｘｙｇｅｎａｔｉｏｎｉｎ

３－ａｎｄ４－ｃａｒｂｏｘｙｂｉｐｈｅｎｙｌｅｔｈｅｒｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＦＥＭＳ

ＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＬｅｔｔｅｒｓ，１９９０，５７（３）：３１７－３２１．

［１０２］ＺｈａｎｇＪ，ＬａｎｇＺＦ，ＺｈｅｎｇＪＷ，ｅｔａｌ．Ｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍｊｉａｎｇｓｕｅｎｓｅｓｐ．

ｎｏｖ．，ａ３－ｐｈｅｎｏｘｙｂｅｎｚｏｉｃａｃｉｄ－ｄｅｇｒａｄｉｎｇｂａｃｔｅｒｉｕｍｉｓｏｌａｔｅｄ

ｆｒｏｍａｗａｓｔｅｗａｔｅｒｔｒｅａｔｍｅｎｔｓｙｓｔｅｍ［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆ

ＳｙｓｔｅｍａｔｉｃａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１２，６２（４）：８００－

８０５．　

［１０３］袁怀瑜．黑曲霉ＹＡＴ１降解氯氰菊酯及３－苯氧基苯甲酸特性

和途径的初步研究［Ｄ］．雅安：四川农业大学，２０１２：１－１４．

［１０４］ＤｅｎｇＷＱ，ＬｉｎＤＲ，ＹａｏＫ，ｅｔａｌ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆａｎｏｖｅｌβ－

ｃｙｐｅｒｍｅｔｈｒｉｎ－ｄｅｇｒａｄｉｎｇＡｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓｎｉｇｅｒＹＡＴｓｔｒａｉｎａｎｄｔｈｅ

ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎｐａｔｈｗａｙｏｆβ－ｃｙｐｅｒｍｅｔｈｒｉｎ［Ｊ］．Ａｐｐｌｉｅｄ

ＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１５，９９（１９）：８１８７－８１９８．

［１０５］徐　冉，魏　宁，黄　虹，等．天然除虫菊酯与拟除虫菊酯的对

比及发展建议［Ｊ］．环境污染与防治，２０１９，４１（９）：１１１４－

１１１９．　

—８３— 江苏农业科学　２０２１年第４９卷第１７期


