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抗草甘膦酵母菌 ZM-1 的分离鉴定及其 
生长降解特性 
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摘  要: 以福州市郊区的耕作土壤为研究材料, 利用草甘膦为选择压力, 通过富集、驯化培养, 分
离出一株对草甘膦具有高耐受和降解作用的酵母菌菌株 ZM-1, 结合生理生化特征及 26S rDNA 
D1/D2 区序列分析将其初步鉴定为胶红酵母菌(Rhodotorula mucilaginosa)。菌株 ZM-1 能以草甘膦

为唯一碳、氮源生长, 对草甘膦的最高耐受浓度为 50 g/L。在草甘膦初始浓度为 1 g/L 的无机盐

培养基中, 30°C、150 r/min 摇床振荡培养 7 d, 草甘膦降解率为 85.38%。适合菌株 ZM-1 生长及

降解草甘膦的最佳条件为: 草甘膦初始浓度 1 g/L, 接种量 4%, 温度 30°C, pH 值 5.5−6.0, 装料

量 50 mL/250 mL。菌株 ZM-1 是一株良好的草甘膦耐受菌, 可用于草甘膦污染环境的生物修复, 也
可能成为转基因抗草甘膦作物的一个很好资源。 
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Isolation and Identification of a Glyphosate-resistant  
Yeasty Strain (ZM-1) and Its Optimal Growth and  

Degradation Traits 
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Abstract: Using glyphosate as the sole selective pressure, a yeast strain ZM-1 was isolated by enrich-
ment-domestication culture technique from cultivated soils in the suburb around Fuzhou, PR China. The 
strain was identified as Rhodotorula mucilaginosa based on its physiological, biochemical and 26S rDNA 
D1/D2 domain sequences analysis. Strain ZM-1 grew with glyphosate as sole carbon and nitrogen source. 
The maximum glyphosate tolerant concentration for ZM-1 was 50 g/L. Strain ZM-1 was cultivated for 7 d 
under the conditions that glyphosate concentration 1 g/L, temperature 30°C, and rotation speed 150 r/min 
with 85.38% glyphosate-degraded rate. With the basal salts medium, the optimal conditions for growth 
and glyphosate-degraded rate for the strain were as follow: initial glyphosate concentration 1 g/L, inocu-
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lating dose 4% (V/V), temperature 30°C, pH value 5.5−6.0 and medium contents 50 mL/250 mL, respec-
tively. Strain ZM-1 could play an important role in bioremediation of glyphosate-contaminated environ-
ment, and may be a potential resource in the study of glyphosate-resistant GMO plant. 

Keywords: Glyphosate-degraded strain, 26S rDNA D1/D2, Phylogenetic analysis, Biodegradation traits 

草甘膦(Glyphosate, 简称 GPA)是内吸传导型广

谱灭生性除草剂 , 化学名为  N-膦酸甲基-甘氨酸 , 

商品名“农达”。自 1974 年在美国注册登记以来, 至

今已在世界 100 多个国家注册, 成为世界上使用面

积最大的除草剂品种。我国自 20 世纪 80 年代开始

生产草甘膦, 主要应用于农业生产上“三园”(果、桑、

茶园)杂草的去除, 近年来也被应用于防治南方水域

空心莲子草、水葫芦等恶性杂草, 目前已成为继美

国之后世界第 2 大生产和出口国。随着转基因抗草

甘膦作物的发展 , 全球草甘膦的使用面积正以每

年 20%的速度递增, 成为具有典型代表性的农药产

品[1]。 

尽管草甘膦除草剂具有经济、高效、广谱、无

残留、易降解等优点, 但长期施用对非靶标生物和

环境的影响不可低估, 尤其是对水生生物和土壤微

生物等具有较强毒害作用[2−3]。有文献报道, 草甘膦

一旦施用于土壤中, 便很快借助于其极性基团与土

壤颗粒紧密结合在一起, 稳定而不容易被滤去, 其

半衰期也平均延长到两个月甚至更多的时间[4]。因

此, 有关草甘膦除草剂的环境效应及其修复技术是

近年来学者们关注的热点问题[5]。草甘膦在土壤中

主要是通过生物途径实现降解 , Moore 等分离到

Pseudomonas aeruginosa PG2982, 开始了单株细菌

降解草甘膦的研究[6]。20 世纪 80 年代以来, 国内外

学 者 对 草 甘 膦 的 微 生 物 降 解 进 行 了 比 较 深 入 的

研 究 [7−8], 所 分 离 到 的 微 生 物 种 类 主 要 有 假 单 胞

菌 属 [6]、产黄菌属 [8]、节细菌属 [9]、产碱杆菌属 [10]

等, 这些细菌多数能以草甘膦为唯一磷源生长, 但

不能以草甘膦为唯一碳源快速生长。因此, 土壤中

快速矿化草甘膦的菌株还未分离确定[11]。 

本课题采用多次驯化筛选方法, 从耕作土壤中

分离到多株能耐受草甘膦浓度达 40 g/L 的微生物菌

株, 其中酵母菌 ZM-1 对草甘膦的最高耐受浓度为

50 g/L。该菌株在草甘膦初始浓度为 1 g/L 的无机盐

培养基中, 培养 7 d 对草甘膦的降解率高达 85.38%。

本课题在实验室条件下测定并分析了 ZM-1 的生物

学特性和降解特性, 为该菌株应用于草甘膦污染的

生物修复提供菌种资源和理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
1.1.1  土壤样品: 2007 年 9 月, 在福州市郊区的罗

源、连江、长乐、马尾的果园、蔬菜田和花圃采集

土壤样品。 

1.1.2  主要药品与仪器: 草甘膦: 纯度 98%, 上海

农药研究所; 甲醇: 色谱纯, 德国 Merck 公司; 98%
草甘膦异丙胺盐: 迪林飞达 98%可湿性粉剂, 南通

飞天化学实业有限公司。其他试剂均为 AR 或生物

试剂。日立高效液相色谱仪(日立): 配有 L-2400 紫

外 检测器 , L-2130 蠕 动泵 ; 色谱 柱 : Apollo-C18 
(250 × 4.6 mm, i.d., 5 μm)。 

1.1.3  培养基: 富集培养基(g/L): 葡萄糖 10, 牛肉

膏 5, 蛋白胨 10, NaCl 5, pH 7.0;  
选 择 培 养 基 (g/L): KH2PO4·3H2O 0.5, 

K2HPO4·3H2O 1.5, MgSO4·7H2O 0.5, CaCl2 0.04, 
NaCl 0.5, pH 7.0;  

基础盐培养基(g/L): MgSO4·7H2O 0.5, KCl 0.5, 
FeSO4·7H2O 0.01, pH 7.0;  

唯一碳源培养基(g/L): 基础盐培养基中添加草

甘膦 0.05、K2HPO4·3H2O 1.31、NaNO3 3.0;  
唯一碳、氮源培养基(g/L): 基础盐培养基中添

加草甘膦 0.05、K2HPO4·3H2O 1.31;  
唯一碳、磷源培养基(g/L): 基础盐培养基中添

加草甘膦 0.05、NaNO3 3.0;  
唯一碳、氮、磷源培养基(g/L): 基础盐培养基

中添加草甘膦 0.05。 
上述培养基常规灭菌后, 根据需要添加适量经

0.45 μm 微孔滤膜过滤的草甘膦溶液备用。固体培养

基琼脂添加 1.8%。 

1.2  菌株驯化筛选 
称取土壤样品 10.0 g 于草甘膦浓度为 10 g/L 的

富集培养基中, 28°C、180 r/min 振荡培养 7 d; 之后

按 5%的接种量接种到草甘膦浓度为 20 g/L 的富集

培养基中, 同样条件培养; 依此类推并控制选择培

养基中草甘膦浓度分别达到 30、40、50 g/L 进行驯
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化培养。取最后一次培养的菌液适当稀释后涂布于

富集培养基平板, 30°C 恒温培养, 选取单菌落转接

到富集培养基上, 做进一步试验。 

1.3  菌株鉴定 
1.3.1  形态及理化特征: 形态及理化特征鉴定参照

文献[12]。 

1.3.2  26S rDNA D1/D2 区域基因的扩增: 按照

文献 [13]的 方 法 提 取 酵 母 菌 基 因 组 DNA。根 据

26S rDNA D1/D2 区序列基因同源序列, 设计一对保

守引物(引物由上海生工合成), 其中正向引物 26s-F: 

5′-GCATATCAATAAGCGGAGGAAAAG-3′, 反 向

引 物 26s-R: 5′-GGTCCTTGTTTCAAGACGG-3′。
PCR 反应体系为: 10 × PCR buffer 5 μL、dNTP 4 μL、

PCR 引物各 1 μL、Taq 酶  1.25 U、DNA 模板

2−5 μL (600−1500 ng), 加灭菌双蒸水至 50 μL。PCR 

反应条件为: 95°C 5 min; 95°C 30 s, 55°C 30 s, 72°C 
1 min, 循环 30 次; 72°C 10 min。PCR 扩增产物用

1%的琼脂糖凝胶电泳进行检测。26S rDNA D1/D2 区

域测序委托上海生工公司完成。测序结果与 GenBank
中的已知序列进行比对。采用 MAGE 4.0 软件包以

Neighbor-joining 法构建进化树, 自举支持率(Boots- 
trap)取值为 1000 个重复, 进行系统发育分析。 

1.4  菌株的生长和降解特性研究 
菌种的制备: 在富集培养基中接种 ZM-1, 振荡

培养 15 h (OD600 ≈ 1.0), 离心收集菌体并用生理盐

水洗涤后作为降解实验的菌液。除非特别说明, 降

解实验中草甘膦浓度为 1 g/L, 接种量为 5%。培养

条件均为 30°C、150 r/min 摇床振荡培养 7 d, HPLC
检测。实验设 3 个重复。对照组接种相同量的经沸

水浴灭活的菌体, 在相同条件下培养。菌体生长量

采用离心收集沉淀、105°C 烘干至恒重, 测定菌体

干重法。在葡萄糖对菌体生长和草甘膦降解的影响

实验中, 设置葡萄糖浓度 0%、2%、4%、6%、8%、

10%共 6 个水平, 以考察快速利用碳源对菌体生长

和草甘膦降解的影响; 在草甘膦浓度对菌体生长和

草甘膦降解的影响实验中, 设置基础盐培养基中草

甘膦浓度 0.5、1、2、3、4、5 g/L 共 6 个水平, 以

考察菌体对高浓度草甘膦的降解与耐受情况; pH、

温度、培养基装量、接种量等条件对菌体生长和草

甘膦降解的影响实验参照文献[14]进行。 

1.5  草甘膦提取与测定 
取草甘膦降解菌液 10 mL, 4000 r/min 离心

10 min, 上清液适当稀释后, 用 HPLC 测定。测定

方法采用亚硝化柱前衍生的高效液相色谱法[15]。色

谱工作条件 柱温: 室温; 流动相: 水(含 0.1%磷酸): 
甲醇 = 98:2; 流速: 1.0 mL/min; 进样量: 10 μL; 检

测波长: 240 nm; 时间 10 min, 保留时间 t = 4.39 min
左右。 

降解率的计算方法: 降解率(%) = (1−C1/C0) × 
100。C1: 降解菌处理草甘膦残留浓度, C0: 对照处理

草甘膦残留浓度。 

1.6  数据处理 
实验所得数据, 由 Excel 2003 和 DPS (V6.85)统

计软件进行处理, 采用 Duncan 法进行方差分析。 

2  结果与分析 

2.1  菌株的分离及降解率测定 
通过富集与驯化培养从采集的土壤样品中分离

到真菌(编号为 MJ-3、YS-2、ZM-1)与细菌(编号为 
JH-3、EW-1)5 株, 耐受的草甘膦浓度为 40 g/L。继

续提高草甘膦浓度到 50 g/L, 28°C、150 r/min 培养

5 d 后观察, 发现培养液中仍有少量 ZM-1 菌存活, 
说明 ZM-1 菌对草甘膦的最高耐受浓度为 50 g/L。

表 1 所示, 在草甘磷为唯一碳、氮、磷源且草甘膦

浓度为 1 g/L 的基础培养基中, 28°C、180 r/min 振荡

培养 5 d, 5 株分离株对草甘膦的降解率各不相同, 
降解率最高的菌株是 ZM-1 菌株(表 1)。选取该菌株

做进一步的试验。 
 

表 1  不同分离菌株对草甘膦的降解率 
Table 1  Glyphosate-degraded rate (x ± s) by various 

isolated strains 
菌株 

Strains 
降解率 

Degradation rate (%) 

JH-3 

YS-2 

EW-1 

MJ-3 

ZM-1 

 5.6 ± 0.4 

17.8 ± 2.1 

22.7 ± 1.4 

12.1 ± 2.3 

35.5 ± 3.3 
 

2.2  菌株 ZM-1 的鉴定 
2.2.1  菌株的形态与生理生化特征: 如图 1 所示, 

菌株 ZM-1 在葡萄糖肉胨平板培养基上, 28°C 培养

7 d, 菌落形态为圆形, 油脂状, 菌落呈红褐色, 表面

光滑, 明显突起, 边缘圆整。电子显微镜下, 细胞为

椭圆形或卵形, 大小为(2.6−4.0) μm × (3.4−6.0) μm。

单一、成对、短链排列或形成小丛集。营单边出芽
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生殖。能利用葡萄糖、蔗糖、麦芽糖为唯一碳源生

长, 但不能以乳糖、淀粉、D-甘露醇、纤维二糖、

D-半乳糖醛酸、棉子糖为唯一碳源生长。不能同化

硝酸盐、尿素为唯一氮源生长。在含 5% NaCl 选择

培养基中生长良好。最适生长 pH 7.0, 最适生长温

度 30°C。 
2.2.2  26S rDNA D1/D2 区域序列测定: PCR 扩增

产物电泳图谱如图 2 所示。经测序、扩增得到的目

的片段为 613 bp 序列, 该序列在 GenBank 中的登录

号为 GU247752。 
2.2.3  基于 26S rDNA D1/D2 区序列的系统发育树: 
将得到的 26S rDNA D1/D2 区域序列通过 BLAST 程

序与核酸序列库中的序列进行同源性比对。采用

MEGA 4.1b 软件包中的 Kimura two-parameter 矩阵

模型和 Neighbor-joining 法构建系统发育树(图 3)。
系 统 进 化 结 果 显 示 , 分 离 菌 株 ZM-1 位 于

Rhodotorula(属)分支上 , 经同源性比较发现菌株与

Rhodotorula mucilaginosa 同源性最高, 达 100%。

Kurtzman 等[16]的研究表明, 酵母菌种内不同菌株间

D1/D2 区域序列差异一般 在 1%以内 , 同源性在

99%以上就可以认为是同一个种。因此, 可以确定菌

株 ZM-1 为胶红酵母(Rhodotorula mucilaginosa)的一

个菌株。结合菌体形态和生理生化特征, 鉴定菌株

ZM-1 为胶红酵母菌(Rhodotorula mucilaginosa)。
 

 

图1  酵母菌ZM-1的形态特征 
Fig. 1  Morphological characters of ZM-1 strain 

注: A: ZM-1 美兰染色(×1000); B: ZM-1 菌落形态; C: ZM-1 透射电镜下的形态(× 10000). 
Note: A: Methylene blue trihydrate dyeing of ZM-1 strain (× 1000); B: Colonies of ZM-1 strain; C: Morphological character of strain ZM-1 
under transmission electron microscope (× 10000). 
 

 

图 2  26S rDNA D1/D2 区域的 PCR 扩增产物电泳图 
Fig. 2 Agarose gel electrophoresis of PCR-amplified 
26S rDNA D1/D2 domain sequences 
Note: 1: PCR-amplified D1/D2 domain of ZM-1; M: DNA marker, 
DL2000. 
 

2.3  菌株 ZM-1 的生长特性 
在以草甘膦(0.5 g/L)为主要营养的基质中 , 控

制草甘膦为唯一碳、氮、磷源, 28°C、180 r/min 培

养 3 d, 以平板菌落数(CFU/mL)为考察指标, 考察

菌株对草甘膦的利用情况及其生长特性 (表 2)。

ZM-1 能以草甘膦为唯一碳、氮源生长, 但以草甘膦

为唯一磷源时生长较差。在缺乏外加氮、磷源情况

下, 该菌对草甘膦的利用较差。 
 

表 2  ZM-1 在以草甘膦为主要营养基质中的生长情况
Table 2  Growth exhibition for strain ZM-1 based on 

glyphosate as the main nutrient substrate 
培养基种类 

Kinds of media 
菌落数/mL 

CFU/mL (× 103) 
均值 ± 标准差

x ± s 

A 

B 

C 

D 

6.1     3.1     4.8 

783     652    588 

454     543    561 

5.1     3.3     2.3 

4.7 ± 1.2c 

674.3 ± 88.9a 

519.3 ± 51.2b 

 3.6 ± 1.3c 

注: A、B、C、D 分别指在基础培养基上添加草甘膦(0.5 g/L), 使

之为唯一碳、氮、磷源；碳源；碳、氮源和碳、磷源. 最后一个

空格中的不同字母表示 P < 0.05 水平上有极显著差异. 
Note: Based on the basal salt medium, A, B, C, D refer to use gly-
phosate (0.5 g/L)as the sole source of: carbon, nitrogen, phosphorus; 
carbon; carbon, nitrogen and carbon, phosphorus; respectively. 
Values within the the last column with different letters. 
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图 3  以菌株 ZM-1 26S rDNA D1/D2 序列为基础的系统发育树 

Fig. 3  hylogenic tree based on 613 bp frament of 26S rDNA D1/D2 sequences of strain ZM-1 
Note: Numbers at each branch points indicate the percentage supported by bootstrap based on 1000 resampled data sets. After each yeasty 
name, the GenBank accession numbers are showed in parentheses. Bar 0.02 represents sequence divergence. 

 
2.4  菌株 ZM-1 的生长和降解特性 
2.4.1  葡萄糖对菌株生长和降解率的影响: 在葡萄

糖和草甘膦组成的共基质体系中, 以草甘膦为唯一

氮、磷源, 设定草甘膦的起始浓度为 1 g/L, 观察并

分析葡萄糖对菌株生长和草甘膦降解的影响。结果

表明, 当葡萄糖浓度由 0 提高到 4%时, 菌株 ZM-1
的生物量明显上升 , 草甘膦的降解率也逐步提高 , 
并在 4%时达到最大值, 降解率为 88.67%。葡萄糖

浓度超过 4%后, 菌株 ZM-1 的生物量继续明显上升, 
但草甘膦的降解率却呈现先缓慢下降而后急剧下降

的变化趋势(图 4)。可见, 葡萄糖是菌株 ZM-1 生长

和草甘膦的降解或转化程度的关键性控制因素。这

与文献[17]的报道相符。 
 

 

图 4  葡萄糖对菌体生长和降解率的影响 
Fig. 4  Effects of glucose on the growth and degradation rate 

2.4.2  草甘膦浓度对菌株生长和降解率的影响: 在

不同起始浓度草甘膦情况下, 菌株生物量与降解率

基本呈相同的变化趋势(图 5)。当草甘膦浓度为 1 g/L

时, 菌体干重和降解率分别为 290 mg/L 与 84.73%, 

均达到最大值。在以草甘膦为主要营养的基础盐培

养基中, 草甘膦浓度过低, 容易造成菌株生长所需

要的碳、氮、磷源的缺乏, 从而影响生长与降解。

草甘膦浓度过高, 则可能由于物理化学损伤或生理

性破坏, 如草甘膦与降解酶形成多元络合物, 抑制

了酶的降解活性, 直接导致菌体生长迟缓, 从而影

响降解。 
 

 

图 5  草甘膦浓度对菌体生长和降解率的影响 
Fig. 5  Effects of glyphosate concentration on the growth 
and degradation rate 
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2.4.3  pH 对菌株生长和降解率的影响: 适宜菌株

ZM-1 生长的 pH 范围为 5.0−7.5(图 6)。ZM-1 适合

在酸性条件下生长 , 这与多数酵母菌生长的要求

是一致的。pH = 5.5 时 , 菌株的生物量达最大值

340 mg/ L, 草甘膦的降解率为 82.9%; pH = 6.0 时, 

菌株的生物量为 240 mg/L, 而草甘膦的降解率达最

大值 85.1%。在碱性条件下(pH > 7.0), 随着培养基

pH 的升高 , 菌株的生物量和草甘膦的降解率呈现

快速下降的趋势。因此, 适合 ZM-1 生长和获得草甘

膦最佳降解率的 pH 范围为 5.5−6.0。 
 

 

图 6  pH 对菌体生长和降解率的影响 
Fig. 6  Effects of pH on the growth and degradation rate 
 

2.4.4  温度对菌株生长和降解率的影响: 温度对菌

株 ZM-1 的生长与降解率有明显影响。适宜菌株生

长的温度范围 20°C−40°C, 说明菌株 ZM-1 是中温型

微生物。温度  > 30°C 时 , 随着温度提高 , 菌体生

物 量与 降解率 都有 明显下 降的 趋势。 温度 30°C
情况下 , 菌株的生物量与降解率达到最大值 , 分

别为 283 mg/L、85.63%。在 40°C 条件下, 菌株的生

物 量 与 降 解 率 分 别 是 30°C 条 件 下 的 58.81%和

29.7% (图 7)。因此, ZM-1 生长与降解的最适温度为

30°C。 

2.4.5  培养基装量对菌株生长和降解率的影响: 控

制 250 mL 三角瓶中培养基装量于不同体积, 考察氧

气对菌株生长和降解率的影响。结果表明, 不同装

量情况下培养基中供给菌体生长代谢的氧气量也相

应减少, 与多数酵母菌相似。装量 50 mL 条件下, 菌

株生物量与降解率分别为 306.7 mg/L 和 87.6%, 分

别是装量 175 mL 时的 1.87 和 4.06 倍(图 8)。 

2.4.6  接种量对菌株生长和降解率的影响: 图 9 表

明, 接种量对菌体生物量与降解率的影响不是很显

著。但不同接种量情况下, 菌体生物量与降解率还

是有差异的。当接种量为 4%时, 菌体生物量与降解

率均达到最大值, 分别为 320 mg/L 和 85.63%(图 9)。 
 

 
图 7  温度对菌体生长和降解率的影响 
Fig. 7  Effects of temperature on the growth and degrada-
tion rate 
 

 
图 8  培养基装量对菌体生长和降解率的影响 
Fig. 8  Effects of medium contents on the growth and deg-
radation rate 
 

 
图 9  接种量对菌体生长和降解率的影响 
Fig. 9  Effects of inoculum amounts on the growth and 
degradation rate 
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2.4.7  菌株在最适条件下的生物量与降解率: 以无

机盐选择培养基为基质 , 草甘膦初始浓度 1 g/L, 
培 养 条 件 为 温 度 30°C、 pH 值 5.5−6.0、 装 料 量

50 mL/250 mL, 150 r/min 摇 床 振 荡 培 养 7 d, 
HPLC 检测。对照组接种相同量的灭活菌体 , 在

相同条件下培养。进行了 5 批次发酵培养 , 取其

平均值。结果表明, 在最佳条件下培养, 菌体生物

量、草甘膦降解率分别为(314.1 ± 2.2) mg 干重/L、

85.4% ± 2.6% (表 3)。 
 
表 3  ZM-1 菌株在最佳培养条件下的生物量与降解率

Table 3  Optimal growth and glyphosate-degrading  
rate of strain ZM-1 

批次
 Batches 

生物量 
Dry biomass (mg/L) 

降解率 
Degradation rate (%)

1 

2 

3 

4 

5 

x ± s 

289 

311 

324 

294 

351 

314 ± 2.2 

85.7 

81.9 

82.7 

87.5 

89.1 

85.4 ± 2.6 

3  讨论 

在自然环境中, 特别是在长期受高浓度草甘膦

污染的土壤中, 存在种类繁多、能耐受草甘膦的微

生物菌株[17]。本项目采用传统的驯化选择方法, 从

耕作土壤中分离筛选到耐受草甘膦浓度高达 40 g/L
的 3 株真菌与 2 株细菌。其中酵母菌 ZM-1 对草甘

膦的最高耐受浓度为 50 g/L。说明耕作土壤中草甘

膦耐受菌株的多样性。 
近 年 来 ,  许 多 分 子 分 类 学 方 法 特 别 是

26S rDNA D1/D2 区序列分析法被广泛应用于酵母

菌的分类。酵母核糖体大亚基基因(26S rDNA)中的

D1/D2 区域能将绝大部分酵母种类区分开来, 而种

内不同菌株间 D1/D2 区域序列差异一般在 1%以内, 
因此同源率在 99%以上就可以认为是同一个种[16]。

菌株 ZM-1 的 26S rDNA D1/D2 区序列与酵母菌属的

胶红酵母菌(Rhodotorula mucilaginosa)同属一个类

群, 序列同源性 100%。结合菌体形态和生理生化特

征 , 鉴 定 菌 株 ZM-1 为 胶 红 酵 母 菌 (Rhodotorula 
mucilaginosa)。胶红酵母在自然界广泛分布, 国内外

有报道将其开发应用于硝基苯等污染物的降解, 但

目前尚无将其用于农药污染治理的报道。 
迄今所分离的草甘膦降解菌株主要是一些细

菌[7,9], 但在同等数量情况下, 耕作土壤中的真菌拥

有比细菌更高的生物量 , 应用真菌于草甘膦等除

草剂的生物修复已成为一个新的研究方向。石成春

等 [11]分离到一株可利用草甘膦为唯一碳源或磷源生

长的黑曲霉 B21, 在共基质底物系统中, B21 生长优

先利用葡萄糖作为碳源和能源物质, 草甘膦的降解

率可达 97%。郑永良等[3]分离到两株能以草甘膦为

唯一碳、氮源生长的真菌 HS-04 和 HS-05。在基础

培养基中, 30°C、150 r/min 条件下培养 6 d, 两株真

菌对浓度为 0.2 g/L 的草甘膦的降解率分别为 85%和

91%, 两株真菌在草甘膦浓度为 0.4−0.6 g/L 时生长

较好。Cristina 等[18]从土壤中分离到多株酵母菌, 其

优势菌株都是假丝酵母属(Candida kruseis)和解脂

亚罗酵母属(Yarrowia lipolytica)酵母菌。其中, 假丝

酵母 3 d 内对草甘膦的降解率达到 42.5%−66%。菌

株 ZM-1 在草甘膦初始浓度为 1 g/L 的无机盐培养基

中, 30°C、150 r/min 振荡培养 7 d, 草甘膦降解率为

85.38%。说明菌株 ZM-1 具有较强的草甘膦适应能

力与降解效能。 
微生物主要通过两条途径降解草甘膦: C−N 键

断 裂 生 成 氨 甲 基 磷 酸 (Aminomethylphosphonate, 
AMPA)和 C−P 键断裂生成肌氨酸(Sarcosine)[19]。由

于 C−P 共价键的稳定性, 多数细菌通过前一种方式

也就是拥有 C−N 键降解酶, 以共代谢的形式降解草

甘膦[17,20−21], 而对 C−P 键裂解酶的研究也有较多的

报道[6,9,19,22]。菌株 ZM-1 能以草甘膦为唯一碳、氮

源生长, 在草甘膦为唯一磷源或缺乏外加氮、磷源

情况下, 该菌的生长量较低(表 2)。说明不能以草甘

膦为唯一磷源进行生长。由此可以推断, 菌株 ZM-1
可能走 C−N 键断裂生成氨甲基磷酸的途径降解草

甘膦。 
葡萄糖是 ZM-1 菌株生长和草甘膦降解或转化

程度的关键性控制因素[21]。其原因可能是在低浓度

区 , 外加快速利用的碳源有利于促进降解作用的

关键酶的诱导产生。由于共基质代谢过程中不同底

物之间存在竞争抑制作用 , 高浓度的葡萄糖反而

会抑制草甘膦的共代谢降解速率。草甘膦在化学性

质上属于弱酸性三元复合物, 碱性特别是强碱性条

件下发生降解的趋势增强。实验中由于空白设定为

接种灭活的菌液, 培养基的其他条件一致, 所以随

着碱性条件增强, 草甘膦的降解率没有出现升高的

趋势(图 6)。 
已经有多种方法使农作物获得对草甘膦的抗

性。其中, 从耐受菌株中克隆抗性基因, 并转化作物
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是行之有效的重要途径[23]。已经报道的菌株中, 草

甘 膦 的 耐 受 浓 度 一 般 在 10−200 mmol/L( 相 当 于

1.69−33.8 g/L)之间[9], 而菌株 ZM-1 在基础盐培养

基中能耐受的草甘膦浓度高达 50 g/L。该菌株适宜

的生长温度范围为 20°C−40°C, pH 范围为 5.0−7.5, 
对于各种环境条件的适应性较强, 是一株良好的草

甘膦耐受菌, 后续工作必须对其抗性机理进行研究。 

4  结论 

(1) 通过多次驯化培养 , 从耕作土壤中分离到

一株能以草甘膦为唯一碳、氮源生长的酵母菌菌株

ZM-1, 该菌株对草甘膦的最高耐受浓度达 50 g/L。 
(2) 采用 26S rDNA D1/D2 区序列分析, 结合菌

株的生理生化特征, 将菌株 ZM-1 初步鉴定为胶红

酵母菌(Rhodotorula mucilaginosa)。 
(3) 在草甘膦初始浓度 1 g/L 的无机盐培养基

中, 30°C、150 r/min 摇床振荡培养 7 d, 菌株 ZM-1
对草甘膦的降解率为 85.38%。适合菌株 ZM-1 生

长及降解草甘膦的最佳条件为 : 草甘膦初始浓度

1 g/L、接种量 4%、温度 30°C, pH 值 5.5−6.0、装料

量 50 mL/250 mL。 
(4) 菌株 ZM-1 是一株良好的草甘膦耐受菌, 可

用于草甘膦污染环境的生物修复, 也可能成为转基

因抗草甘膦作物的一个良好资源。 
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