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摘摇 要摇 以芘为目标降解物,利用选择性富集培养方法,从沈抚灌区污染土壤中分离到一株
高效芘降解菌 N12,经生理生化试验和 16S rDNA 测序分析,该菌被鉴定为分枝杆菌属(Myco鄄
bacterium sp. ) . 菌株 N12 能以菲、苊、芴和芘为唯一碳源和能源生长,不能以蒽、萘和苯并芘为
唯一碳源和能源生长. 在菲和芘共同存在的情况下菌株 N12 可降解苯并芘,9 d 内对苯并芘降
解率可达 79郾 0% . 摇瓶降解试验表明,菌株 N12 可在 7 d 内将 100 mg·L-1的芘降解 94郾 4% ,
14 d 内将其完全降解;可将 600 mg·L-1的芘在 7 d 内降解 56郾 1% ,14 d 内降解 95郾 5% . 添加
葡萄糖可促进 N12 对芘的降解. 菌株 N12 是一株优良的多环芳烃降解菌,可作为多环芳烃污
染土壤生物修复的菌种资源.
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Abstract: By using selective enrichment method, a highly efficient pyrene鄄degrading bacterium
strain N12 was isolated from an oil鄄contaminated soil collected from Shenfu irrigation area of Sheny鄄
ang. Based on the physiological and biochemical characteristics and the phylogenetic similarity of
16S rDNA gene sequence, the strain N12 was identified as Mycobacterium sp. , which could utilize
phenanthrene, acenaphthene, fluorine, and pyrene, but not anthracene, naphthalene, and benzo
(a)pyrene as the sole carbon and energy source. However, when the strain N12 was cultured with
pyrene and phenanthrene, 79郾 0% of benzo(a)pyrene could be co鄄metabolized within 9 days. The
degradation rate of 100 mg·L-1 of pyrene by the strain N12 was 94郾 4% within 7 days and 100%
after 14 days, and that of 600 mg·L-1 of pyrene was 56郾 1% within 7 days and 95郾 5% within 14
days. The addition of glucose promoted the degradation of pyrene. It was suggested that the strain
N12 was an efficient PAHs鄄degrading bacterium, being a potential candidate for the bioremediation
of PAHs鄄contaminated soils.
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摇 摇 多 环 芳 烃 ( polycyclic aromatic hydrocarbon,
PAHs)是分子中含有两个以上苯环的碳氢化合物,
包括萘、菲、蒽、芘和苯并芘等 150 余种化合物[1] . 广
泛分布于土壤、水体和空气中,是持久性有机污染物

(POPs)的重要组成部分[2],在自然环境中主要由

煤、石油等化石能源不完全燃烧形成. PAHs 有较强

的疏水性,很容易吸附在土壤颗粒或有机物上,导致

土壤逐渐成为 PAHs 的主要归宿[3] . 由于 PAHs 的

三致作用,对人类健康和生态环境都有很大的潜在

危害,已引起各国的极大重视,美国环保局在 20 世

纪 80 年代初就把 16 种未带分支的多环芳烃确定为

环境的优先污染物,我国也把 PAHs 列入环境污染

的黑名单中[4] . 一般来说,少于等于 3 环为低分子量

多环芳烃,具有 4 环或 4 环以上的称高分子量多环

芳烃. 多环芳烃所具有的环数越多,其毒性越大,也
越难降解. 芘是具有 4 个苯环的稠环芳烃,其结构与
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一些致癌的高分子量 PAHs 相似,因而常被作为

PAHs 模式化合物及检测环境 PAHs 污染的指示物

来研究,芘本身遗传毒性较低,但其酮类代谢物比母

体毒性更大且有致突性[5] .
在诸多污染土壤的治理方法中,生物修复技术

由于具有经济、有效、无二次污染等优点而被认为具

有广阔的应用前景[6] . 通常,PAHs 污染土壤中存在

大量能降解 PAHs 的微生物,微生物降解已成为

PAHs 污染土壤生物修复的重要技术手段[7] . 早在

1928 年,Tausson[8]就从巴库油田的油浸土样中分离

得到了蒽和菲的同化细菌. 迄今已经筛选到多种

PAHs 的降解细菌,如芽孢杆菌、假单胞菌、分枝杆

菌、诺卡氏菌、红球菌、戈登氏菌等,其中,放线菌类

分枝杆菌因其被筛选到的频率高、降解高分子量

PAHs 的能力突出而引起众多科学工作者的广泛兴

趣. Heitkamp 等[9]首次报道了从土壤中分离到一株

能降解芘的分枝杆菌 PYR鄄1 (Mycobacterium van鄄
baalenii PYR鄄1),也是最早报道的可降解高分子量

PAHs 的微生物之一. 之后,国外陆续报道从污染土

壤、底泥和废水等不同环境中分离到具有降解 PAHs
能力的分枝杆菌[10-12],国内也有相关报道但较

少[13-14] .
许多研究发现,不同的筛选方法对降解菌的筛

选结果影响很大. 富集培养法可提高筛选的成功率,
但却降低筛出菌的多样性;而直接涂板法筛出的降

解菌多样性高[15] . 选择性富集培养方法是用于筛选

能以某一特定化合物为唯一碳源和能源的单一菌或

菌系的有效方法. 本研究采用该方法筛选到一株高

效芘降解菌,并对其进行分类鉴定和降解特性研究,
旨在为多环芳烃污染土壤的修复提供菌种资源和技

术支持.

1摇 材料与方法

1郾 1摇 降解菌的分离和筛选

1郾 1郾 1 土壤样品采集摇 污染土壤样品采自沈抚石油

污水灌区渠首稻田土壤(41毅50忆55义 N,123毅44忆56义
E),土壤主要理化性质为:有机质 23郾 9 g·kg-1,全
氮 1郾 94 g · kg-1,速效氮 106郾 3 mg · kg-1,全磷

0郾 19 g·kg-1, 有 效 磷 15郾 7 mg · kg-1, 全 钾

3郾 72 g·kg-1,速效钾 87郾 2 mg·kg-1,pH (土 颐 水 =
1 颐 5) 7郾 3,物理性粘粒 14% ,泥沙 27% ,砂粒 59% ,
含水量 16% . 该灌区是中国最大的石油污水灌区之

一,长期污灌已造成土壤 PAHs 含量严重超标,对该

地区的土壤生态安全及居民健康造成极大的威胁.

采集得到的土样一部分风干后用于土壤理化性质分

析,一部分放在-70 益冰箱内供基因组 DNA 提取及

分析,一部分保存于 4 益,用于筛选 PAHs 降解菌.
1郾 1郾 2 培养基 摇 无机盐基础培养基成分及用量

(g·L-1):MgSO4·7H2O 0郾 2, CaCl2 ·2H2O 0郾 02,
FeSO4·7H2O 0郾 01,KH2PO4 0郾 4,Na2HPO4 0郾 6,Mn鄄
SO4·H2O 0郾 02,NH4NO3 1郾 0郾 固体培养基中加入

2%琼脂,芘用丙酮配制成 1000 mg·L-1的母液,调
pH 值接近污染土壤的自然 pH 值,121 益蒸汽灭菌

30 min.
菌株保藏用牛肉膏蛋白胨培养基,成分及用量

(g·L-1):牛肉膏 3,蛋白胨 10,NaCl 5, 琼脂 20,调
整 pH 7郾 0 ~ 7郾 2. 其中加入芘, 使 其 终 浓 度 为

50 mg·L-1 .
1郾 1郾 3 富集培养及分离方法摇 富集培养采用 3 种方

法:无机盐培养基富集法(1 g 土壤+99 mL 无机盐培

养基);泥浆富集法(25 g 土壤+75 mL 无菌水);污
染土壤富集法(污染土壤 100 g). 每周向上述 3 种

富集培养物中施加芘, 施加量 为: 第 1 ~ 4 周

40 mg·kg-1;第 5 ~ 8 周 80 mg·kg-1;第 9 ~ 12 周

120 mg·kg-1 . 无机盐培养基富集法和泥浆富集法

施加芘的方法为:取一定量的芘丙酮溶液,加入到

250 mL 三角瓶中,待丙酮挥发完毕,添加新鲜的无

机盐培养基或泥浆;土壤富集法加芘方法为:取芘丙

酮溶液均匀喷施到土壤中,搅拌均匀,待丙酮挥发完

毕,回填入 250 mL 三角瓶中. 在 28 益避光条件下连

续驯化 12 周后,从无机盐培养基富集培养物中取

1 mL富集培养液,梯度稀释后涂无机盐培养基平板

并加芘膜;分别取富集后的泥浆 1 mL、土壤 1 g 作为

菌源加入 99 mL 无机盐培养基,以芘(100 mg·L-1)
为唯一碳源,28 益 200 r·min-1培养 1 周,再分别取

1 mL 培养液转接至 99 mL 新鲜的芘无机盐培养基

中培养,如此连续转接 4 次后,分别稀释涂无机盐培

养基平板并加芘膜. 芘膜制备方法参照文献[16]进
行. 28 益避光培养 1 ~ 4 周,挑取降解圈产生菌进行

复筛.
1郾 2摇 菌株的鉴定

1郾 2郾 1 形态观察与生理生化鉴定摇 采用光学显微镜

进行革兰氏染色和抗酸染色观察. 菌株鉴定的生理

生化试验参照文献[17]进行,主要进行了淀粉水

解、硝酸盐还原、明胶液化等试验.
1郾 2郾 2 16S rDNA 序列的 PCR 扩增与测序摇 PCR 扩

增菌株 N12 的 16S rDNA 序列进行比对,扩增反应

采用 的 前 引 物 27F ( 5忆鄄AGAGTTTGATCMTGGCT鄄
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CAG鄄3忆)和后引物 1492R (5忆鄄TACGGHTACCTTGT鄄
TACGACTT鄄3忆),分别来源于大肠杆菌 16S rDNA 的

8 ~ 27 和 1492 ~ 1513 基因片段[18] . 反应程序如下:
在 96 益预变性 10 min,95 益变性 1 min,55 益退火

1 min,72 益延伸 1郾 5 min,35 个循环,最后 72 益延

伸 10 min. 反应产物用 1%的琼脂糖凝胶电泳检测,
经切胶纯化送华大基因公司测序. 序列登陆 Gene鄄
Bank 进行 blast 分析,用分枝杆菌 N12 的序列和下

载的 16S rDNA 序列通过 clustalX 进行聚类分析后,
应用 MEGA4郾 0 软件、采用 Neighbor鄄Joining 方法和

Jukes鄄Cantor 模式构建系统发育树.
1郾 3摇 菌株 N12 对 PAHs 降解能力的测定

单基质 PAHs 的残留量测定方法参照齐邦峰

等[19]确定的紫外分光光度分析法. 混合 PAHs 残留

采用高效液相色谱测定[20] .
1郾 4摇 菌株 N12 降解特性研究

1郾 4郾 1 温度对 N12 的生长与芘降解的影响试验摇 取

培养 6 d 的菌液,用 0郾 01 mol·L-1的磷酸盐缓冲液

(pH 为 7郾 0)将细胞清洗 3 次,最后用等体积无菌水

悬浮,吸取菌悬液 1 mL 接于 50 mL 摇瓶中,分别于

15、20、25、30 和 35 益下培养 10 d,每日测定菌浓度

(OD600). 以未接菌的液体培养基为对照,3 次重复.
1郾 4郾 2 不同起始浓度芘的降解试验摇 取菌悬液(方
法同上)1 mL 接入芘浓度分别为 200、400、600、800、
1000 mg · L-1 的 无 机 盐 培 养 基 中, 30 益
150 r·min-1摇床培养 14 d,用二氯甲烷萃取培养基

中残留的芘,测定芘残留量,确定其降解率. 以未接

菌的培养基为对照,3 次重复.
1郾 4郾 3 不同浓度葡萄糖对芘降解的影响试验 摇 按

2%的接菌量接种于葡萄糖浓度分别为 0、10、50、
100、500、1000 和 5000 mg·L-1 的芘无机盐液体培

养基中,30 益 150 r·min-1避光培养. 同时分别以接

种 2%的灭菌超纯水的培养基作对照,3 次重复.
1郾 4郾 4 苯并(琢)芘的共代谢降解试验摇 将菲、芘和苯

并(琢)芘的混合物添加到无机盐培养基中,浓度分

别为 100 mg·L-1、100 mg·L-1 和 50 mg·L-1,
150 r·min-1摇床培养 9 d,测定残留的 3 种 PAHs
含量,并确定其降解率. 以未接菌的无机盐液体培养

基为对照,3 次重复.
1郾 5摇 菌株 N12 降解基因的检测分析

Nid 和 Pdo2 是分枝杆菌降解 PAHs 的两个关键

降解酶,根据 Pagnout 等[21] 设计的引物对其编码基

因进行扩增和序列分析. 引物序列为 nidA鄄F (5忆鄄
TGATGTCAGCGAACTGGAAG鄄3忆) 和 nidA鄄R ( 5忆鄄

AGTCCATGCCCATTTCGTAG鄄3忆), pdoA2鄄F ( 5忆鄄ACG鄄
CAGACTCCACAAGCTC鄄3忆) 和 pdoA2鄄R ( 5忆鄄ACTTC鄄
CATCGTCGTGTGA鄄3忆). PCR 反应程序:94 益预变性

5 min 后进行 35 个循环:94 益变性 1 min, 55 益退

火 30 s,72 益延伸 45 s,最后 72 益延伸5 min;扩增

结束后,取 5 滋L 扩增产物在 1%的琼脂糖凝胶上进

行电泳.

2摇 结果与分析

2郾 1摇 降解菌的筛选

以芘为目标降解物,利用选择性富集培养方法,
经过多次分离和纯化,初步筛选到芘降解细菌 30
株. 通过对这 30 株菌的微生物学特性分析及降解效

率测定,从中挑选出降解率最高的 1 株菌 N12 作进

一步研究.
2郾 2摇 菌株 N12 的鉴定

N12 菌体形态(图 1)为短杆状,两端钝圆,革兰

氏阳性,但不易被染色,抗酸染色为阳性. 在牛肉膏

蛋白胨固体培养基上单菌落呈金黄色,圆形垫状、边
缘整齐、表面光滑,与培养基结合牢固. 该菌生长缓

慢,经 30 益培养 7 d 才能形成清晰可见的单菌落.
生理生化反应结果表明,吲哚、柠檬酸盐、乙酰甲基

甲醇、甲基红(M. R. )和淀粉试验均为阴性,产氨、
硝酸盐还原、过氧化氢酶和产硫化氢试验都是阳性

反应. 能以果糖、蔗糖、麦芽糖、鼠李糖、棉子糖和肌

醇为唯一碳源生长,而不能以木糖、山梨糖、阿拉伯

糖为唯一碳源生长.
将菌株 N12 的 16S rDNA 序列 (1406 bp) 与

GeneBank 中已知序列进行比对,结果表明,其与

Mycobacterium gilvum isolate VM0442 的序列相似性

为 100% ,与 Mycobacterium sp. TA27 等菌株的序列

相似性为 98% ~ 99% . 菌株 N12 与这些菌株的系

统发育关系见图2 . 菌株N12的16 S rDNA序列在

图 1摇 菌株 N12 的显微形态
Fig. 1摇 The micro鄄morphology of strain N12郾
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图 2摇 邻位相连法建立的菌株 N12 系统发育进化树
Fig. 2摇 Phylogenetic tree based on the 16S rDNA sequences of
N12 conducted by Neibour鄄joining method.
分支上的数字为 Bootstrap 抽样检验 500 个循环的自展值(仅显示支
持率高于 50%的),物种或菌名后标注了 GeneBank 登录号 Bootstrap
values above 50 were shown representing the percentage support for the
cluster out of 500郾 Species or strain names were preceded by GeneBank
accession numbers.

GeneBank 登录号为 DQ512892. 结合形态学、生理生

化特征和 16S rRNA 比对结果初步鉴定菌株 N12 为

分枝杆菌.
2郾 3摇 菌株 N12 的最佳生长温度和最佳降解温度

菌株 N12 接种到无机盐培养基中,分别在 15、
20、25、30、35 益下培养. 从图 3 可以看出,在 15 益
下,菌体总量随时间逐渐增多,而其他 4 个温度包含

了延滞期、对数期、成熟期和衰亡期 4 个时期. 在
25 益和 30 益条件下,菌株 N12 均在生长 6 d 时数

量达到最高. 而 20 益和 35 益下分别在 8 d 和 4 d 达

到最高. 30 益下菌株的菌体总量最高. 相比较而言,
30 益的温度条件最适合菌株 N12 生长.

为了验证生长和降解的最适温度是否一致,进
一步测定菌株 N12 在不同温度下的降解率. 将菌株

接种到芘浓度为 100 mg·L-1的无机盐培养基中,分
别在15、20、25、30和35 益下培养,在第10天测定

图 3摇 温度对菌株 N12 生长的影响

Fig. 3摇 Effect of temperature on the growth of N12.

芘的残留量,得到各个温度下的降解率. 芘降解率在

15 益下最低,仅为 40郾 0% ,随着温度的升高,降解率

提高,在最适生长温度 30 益下达到最高(98郾 8% ).
温度继续升高,降解率急速降低,在 35 益下的降解

率 ( 62郾 8% ) 甚至低于 20 益 ( 76郾 1% ) 和 25 益
(89郾 3% ).
2郾 4摇 菌株 N12 对芘的降解动力学及其降解谱

将菌株 N12 接种到含芘(100 mg·L-1)的液体

培养基中(图 4),随着菌体数量的增加,芘的降解率

也逐渐增大,在培养至第 6 天时,菌体数量达到最

大,而芘的降解率仍缓慢增加,但是速率明显下降,
这可能是在对数生长前期菌体吸附和吸收了大量的

芘,体内积累了大量的代谢产物,致使降解速率降

低,随着时间延长,逐渐降解代谢,降解率又开始增

加. 培养 10 d 后降解率达到 98郾 8% ,表明菌株 N12
具有较强的降解能力.

由图 5 可见,菌株 N12 可以在 14 d 内将芘浓度

为 100 mg·L-1的无机盐培养基中的芘降解完全,随
着芘浓度的增加,降解率逐渐降低,当浓度达到

1000 mg·L-1时,降解率仅为 27郾 4% .

图 4摇 菌株 N12 的芘降解曲线和生长曲线
Fig. 4摇 Pyrene degradation and strain N12 growth curves.

图 5摇 不同芘浓度对菌株 N12 芘降解率的影响
Fig. 5摇 Effect of concentration of pyrene on degradation rate of
pyrene by N12.
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摇 摇 菌株 N12 还能以菲、苊、芴为唯一碳源和能源

生长,在浓度均为 100 mg·L-1的菲、苊、芴无机盐液

体培养基中培养 7 d,降解率可分别达到 99郾 4% 、
71郾 8%和 45郾 3% . 菌株 N12 不能以蒽、萘、苯并芘为

唯一碳源和能源生长.
2郾 5摇 葡萄糖对芘降解的影响

由于分枝杆菌生长代谢缓慢,本试验选取葡萄

糖为外加碳源,观测其对菌株 N12 降解芘的影响.
结果表明(图 6),葡萄糖可以明显促进芘的降解,其
中,外加 500 mg·L-1的葡萄糖效果最明显,与对照

相比,外加 500 mg·L-1的葡萄糖培养 6 d 的芘降解

率(94郾 7% ) 即可达到对照组培养 8 d 的降解率

(94郾 8% ), 降解时间缩短约 25% .
2郾 6摇 菌株 N12 对共代谢条件下 3 种 PAHs 的降解

对菌株 N12 进行菲、芘和苯并芘 3 种典型多环

芳烃混合降解试验(表 1),结果表明,原本不能被降

解的 苯 并 芘 在 菲 和 芘 的 参 与 下, 降 解 率 达 到

79郾 0% .
2郾 7摇 多环芳烃降解基因检测

根据 已 报 道 的 分 枝 杆 菌 Mycobacterium sp.
strain SNP11 的双加氧酶(Nid 和 Pdo2)编码基因设

计引物进行 PCR 扩增,1% 琼脂糖凝胶电泳得到 ni鄄
dA(615 bp)和 pdoA2(808 bp)两个片段(图 7).

图 6摇 葡萄糖对菌株 N12 降解芘的影响
Fig. 6摇 Effect of glucose on the degradation of pyrene by N12.

表 1摇 菌株 N12 对共代谢条件下的 3 种 PAHs 的降解
Table 1摇 Co鄄metabolization of three PAHs by strain N12

菲
Phenanthrene

芘
Pyrene

苯并芘
Banzo[琢]
pyrene

3 种总量
Total of
three

substrates
残留浓度 Remain
concentration (mg·L-1)

0郾 22 0郾 70 8郾 49 9郾 40

降解率 Degradation
rate (% )

99郾 7 99郾 0 79郾 0 94郾 8

图 7摇 菌株 N12 nidA 和 pdoA2 基因的凝胶电泳
Fig. 7摇 Gel electrophoresis of nidA and pdoA2 genes from strain
N12.

摇 摇 将序列输入 GenBank 以 Blast 软件进行序列同

源性比较,结果显示,菌株 N12 与 Mycobacterium
vanbaalenii strain PYR鄄1 和 Mycobacterium gilvum
PYR鄄GCK 的 nidA 同源性均高达 99% ,与 Mycobacte鄄
rium vanbaalenii strain PYR鄄1、 Mycobacterium sp.
strain 6PY1 和 Mycobacterium sp郾 strain SNP11 的

pdoA2 同源性均高达 99% . 说明菌株 N12 中具有与

以上分枝杆菌高度同源的双加氧酶基因. nidA 和

pdoA2 基因的系统发育树见图 8a 和图 8b.

图 8 摇 N12 和亲缘关系相近的分枝杆菌 nidA( a)和 pdoA2
(b)序列的系统发育树
Fig. 8摇 Phylogenetic trees based on the gene sequences of nidA
(a) and pdoA2 (b) from strain N12 and closely related Myco鄄
bacterium strains.

3摇 讨摇 摇 论

芘在自然界中一般难于降解,其降解菌在不另

外提供碳源和能源时,对芘的降解率通常比较低,例
如在巩宗强等[13]的研究中,芘的降解率仅为 57% ,
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有共代谢底物存在时降解率达 80% ;在 Ramirez
等[22]的研究中分枝杆菌 PYR鄄1 的降解率为 63% ;
刘艳锋等[23]筛选到的 6 株菌中放线菌 DP2 为芘的

高效降解菌,其降解率为 83郾 2% ;王新等[14] 研究证

明,固定化混合菌的降解率高于单菌固定,固定后的

降解效果明显好于游离菌,将芽孢杆菌 2 号和动胶

杆菌 9 号混合固定后芘的降解率为 61郾 8% . 在芘的

诸多降解菌中分枝杆菌被研究的较多,降解效果较

好,例如李全霞等[16] 筛选到的分枝杆菌 M11 在芘

浓度为 100 mg·L-1 的条件下,16 d 的降解率可达

91郾 8% . 本试验所得到的分枝杆菌 N12 在同样条件

下,14 d 时降解率为 100% ,可见 N12 确为芘的高效

降解菌之一.
微生物降解多环芳烃的难易度取决于其化学结

构的复杂性和降解酶的适应程度. 研究表明,PAHs
降解方式一般有两种:一种是以多环芳烃为唯一碳

源和能源;另一种是将多环芳烃与其他有机质进行

共代谢. 对于土壤中低分子量的多环芳烃类化合物,
微生物的代谢方式多是第一种;而对于难降解的 4
环或 4 环以上的高分子量 PAHs,微生物多以共代谢

方式进行降解[24] .
共代谢是由于污染物在微生物降解过程中产生

的一种或多种代谢中间产物的作用,诱导某些关键

降解酶的表达,并最终促进了 PAHs 的降解. Gott鄄
fried 等[25]证明添加中间产物水杨酸可诱导菲代谢

过程中的趋向行为并提高酶活性,而且添加代谢中

间产物对 PAHs 矿化速率的提高效果高于添加普通

碳源[26] . 本试验把菲、芘和苯并芘这 3 种典型的多

环芳烃混合进行降解试验,结果原本不能被降解的

苯并芘在菲和芘的参与下,不仅能够降解,而且降解

率高达 79郾 0% . 这是因为,首先菲和芘可能是菌株

N12 降解苯并芘的诱导底物;其次 N12 在优先降解

菲和芘的过程中可产生多种诱导性的代谢中间产

物,如水杨酸、邻苯二甲酸等,促进苯并芘的降解.
Nid 和 Pdo2 是分枝杆菌降解 PAHs 过程中起关

键作用的两个截然不同的双加氧酶,由基因 nidA 和

pdoA2(特指 phdA)编码. nidA 为芘的主要降解基因,
而 phd 基因簇是菲转化降解的双加氧酶基因. 近来,
Stingley 等[27-28]研究 Mycobacterium vanbaalenii strain
PYR鄄1 的 nidA 区的基因,将其在大肠杆菌中表达,
检测到一些能降解芘和菲的酶,可以将菲降解生成

顺鄄3,4鄄二氢菲和 1鄄羟基鄄2鄄萘酸,再生成邻苯二甲

酸,phd 区间的表达产物能将邻苯二甲酸降解为 3,
4鄄二羟基邻苯二甲酸. Pagnout 等[21] 研究表明,Pdo2

位于 phdA 区,该区间能编码菲顺鄄3,4鄄二氢脱氢酶

和 3,4鄄二羟基邻苯二甲酸脱羧酶. 可见,这两个区

间的基因极可能是互补的,为 N12 能以菲和芘为唯

一碳源提供了基因方面的证据,同时还旁证了苯并

芘的共代谢机制.

4摇 结摇 摇 论

本研究从自然原位污染土壤中筛选出一株高效

芘降解菌 N12,经生理生化和 16S rDNA 分析被鉴定

为分枝杆菌(Mycobacterium). 实验室模拟条件下,
N12 的最佳生长和最佳降解温度均为 30 益,7 d 对

100 mg·L-1芘的降解率为 94郾 4% ,14 d 降解率可达

100% ,7 d 对 600 mg·L-1 芘的降解率为 56郾 1% ,
14 d降解率为 95郾 5% ,是目前国内报道的最优良的

芘降解菌株之一.
菌株 N12 能以菲、苊、芴为唯一碳源和能源生

长,不能以蒽、萘、苯并芘为唯一碳源和能源生长,但
在菲和芘存在的条件下,可将难降解的苯并芘降解,
降解率高达 79郾 0% . 对高效降解菌 N12 的共代谢芘

条件进行了优化,优化后芘降解时间缩短 25% .
菌株 N12 同时具有 nidA 和 pdoA2 两个双加氧

酶降解基因,是其高降解率在基因方面的依据.
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