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摘 要：毒死蜱残留是食品安全中的一个重要问题，应用微生物降解是消除其残留的有效方法。但其微生物降解受降

解菌与目的环境中土著微生物互作关系的影响，目前缺少对该微生态过程的研究。以毒死蜱降解菌 Shingopyxis granuli 

CP-2 为材料，从毒死蜱降解菌-土著微生物互作的角度，首先从土壤中分离出一批细菌，并对其进行 16S rRNA 基因

全长测序鉴定；然后从中筛选对 CP-2 生长有促进作用的土著细菌帮手，并结合以上测序数据分析帮手的相关生物信

息学结果；最后初步研究 CP-2 的土著细菌帮手对其降解毒死蜱的影响。结果表明，分离到的 109 株土著细菌隶属于

变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门和放线菌门；其中 45 株细菌显著促进 CP-2 的生长，属于 CP-2 的土著细菌帮手；该

帮手库中 45 株细菌主要隶属于 3 个门、4 个纲、7 个目、13 个科和 20 个属；从中选择一株对 CP-2 生长促进作用较

强的 B72 菌株，检测发现，该菌及其无菌发酵液显著促进 CP-2 对毒死蜱的降解。综上，该研究建立由 45 株土著细

菌构成的毒死蜱降解菌 CP-2 的帮手库，为后续土壤中毒死蜱或者其他污染物的微生物降解相关研究及应用提供丰富

的菌种资源，且毒死蜱降解菌 CP-2 的土著细菌帮手显著促进其降解毒死蜱的能力，为今后毒死蜱降解菌和土著细菌

帮手们的共接种修复污染提供理论指导和技术支撑。 
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Abstract: 【Objective】Chlorpyrifos residue poses a significant challenge to food safety. Microbial degradation which is 

called bioaugmentation is an effective approach for the elimination of such residues. Bioaugmentation often involves an 

invasion process requiring the establishment and activity of a foreign microbe in the resident community of the target 

environment. Interactions with resident micro-organisms, either antagonistic or cooperative, are believed to impact invasion. 

However, few studies have examined how the interactions between the invaded degrading bacteria and resident 

microorganisms in the target environment can influence microbial degradation. In this study, chlorpyrifos-degrading bacteria 

Shingopyxis granuli CP-2 was used as material, from the perspective of microbe-microbe interactions, to select resident 

bacterial helper of CP-2. 【Method】Soils from the field were first collected, a batch of bacteria from the soil was isolated by 

continuous dilution method, and identified by full-length sequencing of the 16S rRNA gene. The 16S rRNA gene sequences 

of all isolates were aligned using MUSCLE. Sequences in the alignment were trimmed at both ends to obtain maximum 

overlap using the MEGA X software, which was also used to construct taxonomic cladograms. A maximum-likelihood (ML) 

tree was constructed, using a general time reversible (GTR) + G + I model, which yielded the best fit to our data set. 

Bootstrapping was carried out with 100 replicates retaining gaps. A taxonomic cladogram was created using the EVOLVIEW 

web tool (https://evolgenius.info//evolview-v2/). The taxonomic status (phylum) of each rhizobacterial strain was also added 

as heatmap rings to the outer circle of the tree. The resident bacterial helper which could promote the growth of CP-2 was 

then screened by supernatant assay from the isolates isolated from soils, and the bioinformatics results of these helpers were 

analyzed. At last, a bacterial isolate which well promoted the growth of CP-2 was chosen, and its effect on CP-2's ability to 

degrade chlorpyrifos was investigated in vitro. 【Result】109 strains of indigenous bacteria were isolated and were classified 

into four main phyla: Proteobacteria (54.1%), Actinobacteria (14.8%), Firmicutes (15.6%), and Bacteroidetes (15.6%). 

Among them, 41.3% significantly inhibited the growth of CP-2, 17.4% had no significant effect on CP-2, and 41.3% (45 

bacterial strains) significantly enhanced CP-2's growth and were identified as indigenous bacterial helpers of CP-2. The 45 

bacterial strains in the helper bank mainly belong to 3 phyla, 4 classes, 7 orders, 13 families and 20 genera. One strain (B72), 

which exhibited a strong growth-promoting effect on CP-2 was selected to assess its impact on chlorpyrifos degradation by 

CP-2. The results demonstrated that both the bacterial strain B72 and its supernatant significantly promoted the chlorpyrifos 

degrading ability of CP-2. 【Conclusion】Together, the strains identified in this study provide valuable resources for future 

research and applications involving microbial degradation of soil toxicants such as chlorpyrifos or other pollutants. 

Furthermore, the indigenous bacterial helper of chlorpyrifos degrading bacterium CP-2 significantly promoted its ability to 

degrade chlorpyrifos, which offers theoretical guidance and technical support for potential co-inoculation strategies involving 

both chlorpyrifos-degrading bacteria and indigenous bacterial helpers aimed at pollution remediation.   
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毒死蜱是广泛使用的有机磷杀虫剂，其残留是食品安全中的一个重要问题，应用微生物降解是消除

其残留的有效方法[1-2]。自 20 世纪 70 年代以来，多株以毒死蜱为碳源和能源的降解菌被分离鉴定。

Pseudomonas、Bacillus、Arthrobacter、Stenotrophomonas、Sphingomonas 等多个属的毒死蜱降解菌在纯培

养条件下对毒死蜱表现出良好的降解能力[3]，但在实际应用中经常出现接入的降解菌存活率低、降解活性

弱等问题[4]。原因之一可能是未考虑到应用降解菌进行实地生物修复的过程属于入侵过程，即要求外来微

生物在目标环境的常驻微生物群落中定殖并在该环境中执行降解功能。降解菌与目标环境中常驻微生物

之间的相互作用，无论是对抗性的还是协同性的，均会影响降解菌的入侵结果，进而影响其降解功能的

发挥[5]。因此，探究污染土壤中土著微生物和毒死蜱降解菌之间的互作关系，对了解土著微生物影响降解

菌存活及其降解功能发挥的机理至关重要。 

外来微生物的入侵不仅受土壤环境非生物因素如环境温度[6]、资源有效性[7]等的影响，同时也受生物

因素如微生物互作关系[8]等的影响。微生物间既存在相互抑制的关系，也存在相互促进的关系[9-11]。研究
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表明，微生物之间的协同作用可促进环境中的污染物降解[12-13]。例如，阿特拉津降解菌 Arthrobacter sp. 

DNS10 与解磷菌 Enterobacter sp. P1(无阿特拉津降解能力)共培养条件下阿特拉津降解效果明显高于菌株

Arthrobacter sp. DNS10 纯培养条件。这说明 Enterobacter sp. P1 能够通过微生物交互作用来提高降解菌

Arthrobacter sp. DNS10 代谢阿特拉津的能力 [14]；地下水中微量污染物 2,6-二氯苯甲酰胺降解菌

Aminobacter sp. MSH1 用于生物修复时，目的环境中存在促进其矿化 2,6-二氯苯甲酰胺的土著微生物[5]。

因此，在污染土壤中有意引入毒死蜱降解菌的背景下，也应关注是否存在降解菌的土著帮手，为降解菌

提供生态位或促进降解菌在新环境的适应性，从而提高入侵成功率和毒死蜱降解率。本文以前期从土壤

中分离的毒死蜱降解菌 Shingopyxis granuli CP-2 为材料，从土壤中分离筛选其细菌帮手，建立毒死蜱降解

菌土著细菌帮手库，并初步研究 CP-2 的土著细菌帮手对其降解毒死蜱的影响，结果可为今后毒死蜱降解

菌和土著细菌帮手的共接种修复污染提供理论指导和技术支撑。 

1 材料与方法  

1.1 供试材料 

1.1.1 供试菌株  毒死蜱降解菌 Shingopyxis granuli CP-2 由南京农业大学生命科学学院提供，分离自毒死

蜱污染土壤。 

1.1.2 主要试剂  Luria-Bertani (LB) 培养基：称取蛋白胨 10 g、酵母粉 5 g、NaCl 10 g，使用去离子水

加以溶解，最终定容至 1 000 mL，调节 pH 至 7.0；胰酪大豆胨液体培养基 (TSB)：称取胰蛋白胨 15 g·L-1，

大豆蛋白胨 5 g·L-1，氯化钠 5 g·L-1，使用去离子水溶解，最终定容至 1 000 mL，调节 pH 至 7.0；胰酪

大豆胨固体培养基 (TSA)：TSB 培养基加 15 g·L-1 琼脂条；无菌缓冲溶液 (SM 缓冲液)：七水硫酸镁 2.0 

g·L-1，氯化钠 5.8 g·L-1，1 mol·L-1 Tris-盐酸（pH 7.5）50 mL·L-1，2%明胶 5 mL·L-1；以上培养基于 115 °C 

高压灭菌 30 min，备用。 

毒死蜱标准品（99.9%）购于德国 Dr.Eh⁃renstorfer GmbH 公司；乙腈（色谱纯）购于德国 Merk 公司。 

1.2 研究内容及方法 

1.2.1 土著细菌分离、纯化与保存  从田间采回的土样于 4 ℃冰箱保存，用于分离土著细菌。将 1 g 土样

与 9 mL SM 缓冲溶液 30 ℃下在摇床中 180 r·min-1 振荡 30 min。使用无菌水将土壤悬液稀释至 10-5~10-6。

然后将 100 μL 土壤悬液均匀地涂布于含有 TSA 培养基的培养皿。将连续梯度稀释涂布的平板于 30 ℃下

温育 48 h。随后使用无菌牙签从每个样品挑取菌落形态有差异的菌株，分别接入含有 100 μL TSB 培养基

（为 TSA 的液体）的 96 孔板中。随后将它们放置在摇床，30 ℃下 180 r·min-1 培养过夜，加入 100 μL 30％

甘油并充分混合，然后将其保存于-80 ℃冰箱备用。将保存的菌液在 LB 平板上划线，共 122 株土著细菌，

编号（1~122）标记后在恒温箱中培养, 待平板中细菌完全长出，备用。 

1.2.2 分离土著细菌菌种的鉴定  土著细菌的分子生物学鉴定采用菌体直接扩增 16S rRNA 基因的方法。

扩 增 用 的 16S rRNA 基 因 序 列 引 物 为 27 F (5’-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3’) 和 1492 R

（5’-AAGGAGGTGATCCAGCCGCA-3’)，浓度为 10 pmol·μL-1。反应体系包括：dNTP mix 4 μL、10×PCR 

缓冲液（含 0.75 μL 0.1 mol·L−1 MgCl2）5 μL、无菌水 36.5 μL 和 Taq DNA 连接酶 (5 U·μL-1) 0.5 μL，无

菌枪头蘸微量菌体加入反应体系中，混匀。反应程序如下：94 ℃ 5 min，之后进行 35 个循环，循环条件

为 94 ℃ 1 min、52 ℃ 1 min 30 s 和 72 ℃ 1 min，最后 72 ℃ 10 min。将 PCR 扩增产物交由南京擎科生物

技术有限公司进行纯化后测序。测序完成获得结果后，登录 http://www.ncbi.nlm.nih.gov 在线查询分析，

利用 Blast 软件在基因库 (GenBank) 中与其他已知序列进行同源性比较，最后得到土著细菌的物种信息。 

1.2.3 分离土著细菌系统发育树的构建  为明确从土壤中分离的土著细菌之间系统发育关系，采用了

MEGA X 软件的 MUSCLE 功能对 122 株细菌的 16S rDNA 全长序列进行比对[15]。通过手动检查比对质量，

比对中的序列在两端被修整以获得最大的重叠。然后使用通用时间可逆（GTR）+ G + I 模型构造了最大

似然（ML）树。最后利用 EVOLVIEW 网络工具（https://evolgenius.info//evolview-v2/）优化系统发育树。
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为了显示系统发育与土著细菌分类地位之间的关系，将每个菌株的分类状态（门水平）作为热图环添加

至系统发育树的外圈。 

1.2.4从分离的土著细菌中筛选毒死蜱降解菌CP-2的帮手  从土壤筛选出122株细菌，但由于后期从-80 ℃

冰箱将菌株划线活化时，仅有 109 株细菌存活，因此本实验检测 109 株土著细菌对毒死蜱降解菌 CP-2 生

长的影响。采用发酵液培养的方法，利用微孔板培养体系测定筛选的土著细菌对毒死蜱降解菌 CP-2 生长

的影响。每株土著细菌先分别在液体 LB 培养基中培养 48 h，然后将培养液用离心机 10 000 r·min-1 离心

10 min，将离心后的上清液用 0.22 µm 滤膜过滤除菌，得到每株菌的无菌发酵液，备用。将活化后的 CP-2

在 180 r·min-1、30 ℃的摇床中培养过夜，离心调整菌液在 600 nm 波长处的吸光值 (OD600) 为 1，备用。

以每株土著细菌 20 µL 的发酵液作为处理分别加入事先加好 180 µL 浓度为 20 mg·L-1 毒死蜱的 10% LB

液体培养基的 96孔板中，再在每个处理中加入 2 µL OD600=1的CP-2悬液，设置阳性对照为加入 200 µL 浓

度为 20 mg·L-1 毒死蜱的 10% LB 液体培养基和 2 µL CP-2 悬液，阴性对照为加入 200 µL 浓度为 20 mg·L-1

毒死蜱的 10% LB 液体培养基，每处理 3 重复。将 96 孔板置于 180 r·min-1、30 ℃的摇床，培养 36 h 后检

测 OD600 值，表征 CP-2 的生长情况。当土著细菌发酵液对 CP-2 的生长有显著促进作用时，认为该细菌

是降解菌的帮手；当土著细菌发酵液显著抑制降解菌生长时，则认为该细菌是降解菌的抑制者。 

1.2.5 土著细菌帮手促进 CP-2 降解毒死蜱的效果研究  选择对 CP-2 促进效果较好的 72 号土著细菌 B72

作为其细菌帮手，研究 B72 菌体及其无菌发酵液促进 CP-2 降解毒死蜱的效果。将活化后的 CP-2 和 B72

分别在 LB 液体培养基中 180 r·min-1、30 ℃摇床过夜培养，调整 OD600 为 1，备用。 

B72 菌体对 CP-2 降解毒死蜱的影响相关处理如下：CK 处理：3 mL 毒死蜱浓度为 20 mg·L-1 的 10% LB

培养基；CP-2 处理：2 850 µL 毒死蜱浓度为 20 mg·L-1 的 10% LB 培养基中加入 150 µLCP-2 菌液；B72

处理：2 850 µL毒死蜱浓度为 20 mg·L-1的 10% LB 培养基中加入 150 µLB72 菌液；CP-2+B72 处理：2 850µL

毒死蜱浓度为 20 mg·L-1 的 10% LB 培养基中加入 75 µLCP-2 菌液和 75 µLB72 菌液。 

B72 的无菌发酵液对 CP-2 降解毒死蜱的影响相关处理如下：CK 和 CP-2 处理同菌体实验； CP-2+B72

无菌发酵液处理：2 550 µL毒死蜱浓度为 20 mg·L-1的 10% LB培养基中加入 150 µLCP-2菌液和 300 µLB72

的无菌发酵液。每处理 4 重复。将以上处理分别加入无菌的 10 mL 玻璃离心管，置于摇床 30℃、180 r·min-1 

避光培养。分别在 0、12、24、36、48、60、72 h 取样，检测 OD600 值。随后按照实验室之前的方法[4]在

每个时间点提取培养液中的毒死蜱，并检测毒死蜱浓度。 

1.3 数据处理 

试验数据处理使用Excel 2013和SigmaPlot 12.5等统计分析软件。图片处理采用Adobe Illustrator CS6软

件。两个处理比较分析方法为t检验（t-test），P < 0.05表示有显著差异。 

2 结 果  

2.1 分离的土著细菌在门水平物种组成 

为了明确分离土著细菌门水平的分类地位、物种组成和多样性，基于 16S rRNA 基因对每株菌进行分

类鉴定，并用系统发育树呈现结果（图 1）。分析显示，分离的土著细菌主要隶属于 4 个门，分别为变形

菌门（Proteobacteria）、厚壁菌门（Firmicutes）、拟杆菌门（Bacteroidetes）和放线菌门（Actinobacteria），

分别占细菌总分离数的 54.1%、14.8%、15.6%和 15.6%。鉴定结果表明，分离的土著细菌覆盖了土壤中通

常存在的主要细菌类群。 
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图 1 分离土著细菌门水平的物种多样性和分类  

Fig.1 Diversity and classification of isolated indigenous bacteria in the soil at phylum level  

2.2 土著细菌对毒死蜱降解菌 CP-2 生长的影响 

分离的土著细菌中，有 41.3%显著抑制毒死蜱降解菌 CP-2 的生长，17.4%对毒死蜱降解菌 CP-2 的生长无

显著影响，41.3%显著促进毒死蜱降解菌 CP-2 的生长（图 2a），最后一类菌株被称为毒死蜱降解菌 CP-2

的细菌帮手。显著抑制 CP-2 生长的细菌中，来自于变形菌门（Proteobacteria）、厚壁菌门（Firmicutes）、

拟杆菌门（Bacteroidetes）和放线菌门（Actinobacteria）的比例分别为 36.2%、37.5%、78.9%和 18.8%（表

1）；对 CP-2 生长无显著作用的土著细菌中，来自以上四个门的比例分别为 12.1%、12.5%、21.1%和 37.5%

（表 1）；CP-2 的细菌帮手中，来自以上四个门的比例分别为 51.7%、50.0%、0.0%和 43.8%（表 1）。 
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Effects of soil indigenous bacteria on the growth of CP-2: 

a)

b)

17.4%

41.3%

 
注：CP-2 为毒死蜱降解菌编号，3~113 为土著细菌编号。采用 t 检验，P <0.05 表示有显著性差异。下同。 Note: CP-2 

is the number for chlorpyrifos degrading bacteria, and 3-113 are the numbers for indigenous bacteria. The t-test was used, 

and P <0.05 indicated a significant difference. The same as below. 

图 2 土著细菌对毒死蜱降解菌 CP-2 生长的影响（a. 对 CP-2 生长有不同作用的土著细菌比例；b. 显著促进 CP-2 生

长的土著细菌) 
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Fig.2 Effects of soil indigenous bacteria on the growth of CP-2 (a. Proportion of indigenous bacteria with different effects on CP-2 growth; b. 

Indigenous bacteria that significantly promote CP-2 growth)  

 

表 1 不同门类的土著细菌对 CP-2 生长有抑制、促进或无作用的细菌所占的比例 

Table 1 The proportion of bacterial isolates per phylum whose supernatant showed inhibitory, stimulatory or no effect on CP-2 growth 

门 

Phylum 

对 CP-2 生长有不同作用的土著细菌比例 

The proportion of indigenous bacteria with different effects on CP-2 growth/% 

促进 

Facilitate 

抑制 

Inhibit 

无显著作用 

Not significant 

变形菌门 Proteobacteria 51.7  36.2  12.1  

放线菌门 Actinobacteria 43.8  18.8  37.5  

厚壁菌门 Firmicutes 50.0  37.5  12.5  

拟杆菌门 Bacteroidetes 0.0  78.9  21.1  

 

所有分离的土著细菌中有 45 株属于 CP-2 的帮手（图 2b），其中 48 号菌、72 号菌对毒死蜱降解菌

CP-2 的促进作用最为明显，本研究将 72 号细菌作为后续检测影响 CP-2 降解毒死蜱的帮手，编号为 B72。

将菌株 B72 的 16S rRNA 序列进行同源比对，并构建系统进化树，结果如图 3 所示，发现该菌株与赖氨

酸芽孢杆菌属（Lysinibacillus sp.）相似度较高，且与耐硼赖氨酸芽孢杆菌（Lysinibacillus xylanilyticus）

同源性高达 100%，初步鉴定为耐硼赖氨酸芽孢杆菌（Lysinibacillus xylanilyticus）。 

 

图 3 菌株 B72 的系统进化树 

Fig.3 The phylogenetic relationship of bacterial strain B72  
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2.3 毒死蜱降解菌 CP-2 土著细菌帮手库的物种信息 

通过菌体直接扩增 16S rRNA 基因的方法，可得到 45 株毒死蜱降解菌 CP-2 土著细菌帮手的物种信息

（图 4）：这 45 株细菌帮手主要隶属于 3 个门，分别为变形菌门（Proteobacteria）、厚壁菌门（Firmicutes）

和放线菌门（Actinobacteria），分别占总分离细菌数的 66.67%、17.78%和 15.56%。拟杆菌门（Bacteroidetes）

中未筛选到毒死蜱降解菌 CP-2 的帮手。这些细菌帮手隶属于 4 个纲、7 个目、13 个科和 20 个属，其中

三个丰度比较高的属为假单胞菌属（Bacillus）、不动杆菌属（Acinetobacter）和类芽孢杆菌属

（Paenibacillus），丰度分别占总分离细菌数的 15.6%、11.1%和 11.1%，这三个属的总比例达到了 37.8%。 

 

 

图 4 毒死蜱降解菌 CP-2 细菌帮手库的物种信息 

Fig.4 Species information of the bacteria that significantly promoted CP-2 growth  

 

2.4 土著细菌帮手对降解菌 CP-2 降解毒死蜱的影响 

将毒死蜱降解菌 CP-2 和筛选出的土著细菌帮手 B72 及其无菌发酵液在含浓度为 20 mg·L-1 毒死蜱的

液体培养基中共培养 72 h 后，分析菌株的生长情况和体系中毒死蜱的浓度。图 5a 和图 5c 表明，毒死蜱

降解菌 CP-2 和土著细菌帮手 B72 均在培养 12 h 后进入平台期，两株菌共培养时生物量高于各自单独培

养时的生物量，且 B72 菌株的无菌发酵液显著促进降解菌 CP-2 的生长。图 5b 和图 5d 显示，空白对照处

理组（仅加入培养基和毒死蜱）中毒死蜱在 0~60 h 内基本不降解，培养 72 h 后培养基中毒死蜱有少量降

解。菌株 B72 处理组中毒死蜱在 0~72 h 内也基本不降解（图 5b），说明在本实验条件下，菌株 B72 不

具备降解毒死蜱的能力。毒死蜱降解菌 CP-2 在 0~12 h 时间段内对毒死蜱的降解速度最快，培养体系中的

毒死蜱由 20 mg·L-1 迅速降至 5 mg·L-1 左右，12 h 后降解菌 CP-2 降解毒死蜱的速率减缓，培养体系中毒

死蜱的浓度由 12 h 的 5 mg·L-1 左右到 72 h 的 2 mg·L-1 左右（图 5b 和图 5d）。与单独加毒死蜱降解菌 CP-2

的处理相比，加了细菌帮手 B72 后，0~12 h 对毒死蜱的降解速率有所降低，但从 24 h 开始，到 72 h，细

菌帮手 B72 均显著促进 CP-2 对毒死蜱的降解（图 5b）。与菌体培养实验结果不同，B72 菌株的无菌发

酵液从 12 h 开始就显著促进 CP-2 对毒死蜱的降解（图 5d）。 
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注：B72 为毒死蜱降解菌 CP-2 的土著细菌帮手。**、***分别表示 P<0.01 和 P<0.001。Note: B72 is an indigenous bacterial 

helper of chlorpyrifos degrading bacterium CP-2. **, *** represent P<0.01 and P<0.001, respectively.  

图 5 菌株 B72 对 CP-2 生长（a）和降解毒死蜱的影响（b），以及菌株 B72 的无菌上清液对 CP-2 生长（c）和降解

毒死蜱的影响（d） 

Fig.5 Effects of strain B72 on CP-2 growth (a) and degradation of chlorpyrifos (b), and effects of sterile supernatant of strain B72 on CP-2 

growth (c) and degradation of chlorpyrifos (d) 

3 讨 论   

3.1 土壤污染微生物修复 

土壤污染，如重金属、石油烃、微塑料和农药等污染物，对土壤健康造成了严重的威胁[16-18]。众所

周知，微生物修复是一种利用生物修复污染土壤的经济、高效且环境友好的方法，已有多种具备高效生

物修复能力的细菌、真菌、藻类等微生物物种成功用于降低土壤中有毒污染物的毒性[19-20]。本研究分离

的土著细菌主要隶属于 4 个门，分别为变形菌门（Proteobacteria）、厚壁菌门（Firmicutes）、拟杆菌门

（Bacteroidetes）和放线菌门（Actinobacteria），与大部分相关研究相似，筛选的土著细菌覆盖了土壤中通

常存在的主要细菌类群[10, 21]。这些细菌为后续土壤中毒死蜱或者其他污染物的微生物降解相关研究及应

用提供了丰富的菌种资源。 

3.2 微生物之间互作关系及其对毒死蜱降解菌降解毒死蜱的影响 

微生物之间广泛存在便利型的互作关系，微生物可通过交叉喂养[22]、分子通信[23]或生产公共物质[24]

等方式来促进彼此的生长。对于细菌之间互惠或共生关系的机制，有研究已经证明主要是因为细菌群落
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中的成员能够相互利用或受益于彼此产生的代谢产物[11]。例如，蜡状芽孢杆菌产生的肽聚糖可促进若干

属于噬细菌-黄杆菌属（Cytophaga-Flavobacterium）的菌株生长[25]。微生物产生的铁载体也可被其他具有

铁载体蛋白受体的细菌作为公共物品接受，在环境中获得有限的铁以维持生长和代谢，从而增加群落生

物量[26]。毒死蜱降解菌的细菌帮手对其促进机制很可能与某些代谢物有关，因为在本研究中，细菌帮手

的无菌上清液促进了降解菌的生长（图 2b 和 5c）。后续实验中需进一步检测细菌帮手分泌的促进毒死蜱

降解菌生长的具体物质。 

本研究中毒死蜱降解菌 CP-2 在 0~12 h 对 20 mg·L-1 毒死蜱的降解速率最高，在 12 h 时降解率达 75%

以上（图 5b 和图 5d），原因之一可能是菌株 CP-2 在 0~12 h 处于对数生长期，需要大量的营养物质。在

0~12 h 内，毒死蜱降解菌的土著细菌帮手菌体本身并未促进反而抑制其对毒死蜱的降解（图 5b），可能由

于本研究中所用培养基（10% LB）营养比较贫瘠，前 12 h 属于两株菌生长的对数期，培养体系中两株菌

之间形成激烈的营养竞争关系[27]，导致 CP-2 降解毒死蜱的速率有所减慢。而到后期，体系中培养基的营

养物质消耗殆尽，降解菌 CP-2 可能开始利用其细菌帮手 B72 产生的物质生长增殖，并继续降解毒死蜱。

因此，菌株 B72 在 24 h 开始促进降解菌 CP-2 对毒死蜱的降解（图 5b）。但从本研究可以看出菌株 CP-2

对 20 mg·L-1 毒死蜱的降解能力很强，后续实验需要考虑设置更高的浓度，这样土著帮手对降解菌降解能

力的促进作用应该会更显著。 

应用微生物降解毒死蜱是消除其残留的有效方法[2]。对于微生物降解毒死蜱的相关研究大多数是关于

如何筛选出高效毒死蜱降解菌并对其进行鉴定以及优化降解条件来提高降解效率[28-30]。而本研究则使用

已经筛选得到的毒死蜱高效降解菌 Shingopyxis granuli CP-2 作为研究材料，分离出土著微生物，研究它们

与降解菌的互作关系，从而筛选出降解菌的土著微生物帮手。相较于使用单一降解菌株对毒死蜱进行生

物修复，本研究为毒死蜱降解菌的实际应用提供了一种新思路，即与其土著细菌帮手共接种，提高其生

长增殖能力以及降解毒死蜱的能力。但本研究仅检测了毒死蜱降解菌细菌帮手库中的一株——菌株 B72

对毒死蜱降解菌 CP-2 降解毒死蜱能力的影响，且仅在严格控制条件的体外试验中进行了此实验。后续研

究需要检测土著细菌帮手库中的其他成员对毒死蜱降解菌CP-2降解毒死蜱能力的影响，揭示其中的机理，

并在实际土壤中验证室内得到的结果，为后续应用作准备。 

4 结 论   

本研究从土壤分离 109 株土著细菌，隶属于变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门和放线菌门，涵盖了土

壤中通常存在的主要细菌类群。基于分离的土著细菌对毒死蜱降解菌 CP-2 生长的影响，建立由 45 株土

著细菌构成的毒死蜱降解菌 CP-2 的帮手库，隶属于 3 个门、13 个科和 20 个属，且筛选的土著细菌帮手

显著促进毒死蜱降解菌 CP-2 降解毒死蜱的能力。本研究中筛选的菌株可为后续土壤中毒死蜱或者其他污

染物的微生物降解相关研究及应用提供丰富的菌种资源，研究结果为今后毒死蜱降解菌和土著细菌帮手

们的共接种修复污染提供理论指导与技术支撑。 
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