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微生物降解呋喃丹的研究进展 
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摘  要：呋喃丹(2,3-二氢-2,2-二甲基-7-苯并呋喃基甲氨基甲酸酯)是一种曾被广泛应用于农业生

产的氨基甲酸酯类杀虫剂。虽然呋喃丹现在是我国的限制使用农药品种，但是它的残留仍然破坏

生态环境和威胁人体健康。微生物降解是消除环境中呋喃丹污染的有效手段，但是目前对微生

物降解呋喃丹的分子机制还未阐明。本文从微生物菌株资源、降解途径、关键酶和基因等几个

方面综合阐述了国内外对微生物降解呋喃丹的最新研究进展，为呋喃丹污染环境的生物修复提

供参考。 
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Abstract: Carbofuran, 2,3-Dihydro-2,2-dimethyl-7-benzofuranol N-methylcarbamate, is a carbamate 
pesticide which has been used widely in agricultural production. Although the use of carbofuran is 
restricted now in China, its residues are still destroying the ecological environment and threatening the 
human health. Microbial degradation is an effective measure to eliminate the environment pollution of 
carbofuran, but the molecular mechanism of microbial degradation of carbofuran has not been clarified. 
The latest research progress on the degradation of carbofuran at home and abroad are reviewed from 
the aspects of microorganism resource, degradation pathway, key enzymes and genes, to provide 
reference for bioremediation of carbofuran-contaminated environments. 
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1  呋喃丹污染的现状及危害  

呋喃丹又名克百威(2,3-二氢-2,2-二甲基-7-苯

并呋喃基甲氨基甲酸酯)，是一种广谱、高效、高毒

性的氨基甲酸酯类杀虫剂，可用于多种作物防治土壤

中及地上部的 300 多种害虫和线虫，美国在 1995 年

的用量就达到了 2 000 多 t[1]。我国自 1979 年开始

从美国 FMC 公司引进呋喃丹以来，一直广泛使用

至 20 世纪末。在九十年代中期的年使用量达到了

万吨以上。呋喃丹在中性和偏酸性的环境中比较稳

定，残留期很长，在 pH 5.0 时，它的半衰期长达

十年以上[2]。因此由呋喃丹残留所带来的环境和生

态问题也逐渐引起人们的关注。一方面呋喃丹的毒

性高，它不仅是乙酰胆碱酯酶(哺乳动物神经中枢系

统信号传输中的一种重要的酶)的抑制剂[3]，而且它

还是一种内分泌干扰物[4]。另一方面呋喃丹的水溶

性大和迁移性较强，容易进入地下水[5]，从而对非靶

标生物和人类造成严重的危险[6-12]。因此，1997 年

美国环保署便把呋喃丹列为禁用农药，但是由于其

高效的杀虫效果，许多发展中国家仍在使用。中国

农业部公告第 199 号(2002-06-05)把呋喃丹列为限

制使用农药，禁止其在蔬菜、果树、茶叶和中草药

材上使用，而在其它作物上还在继续使用[13]。由于

呋喃丹水溶性大、内吸性强，因此，植物和水生生

物都可以从环境中摄取呋喃丹残留物[14-18]。2014 年，

秦静等在中药材茯苓中也检测到呋喃丹残留[19]。 

微生物修复技术操作简单、成本低，无二次污

染、处理效果好，是一种高效、经济和生态可承受

的环保技术[20-22]。关于呋喃丹微生物降解和污染环

境生物修复的研究越来越多。微生物降解在去除环

境中呋喃丹方面存在潜在优势[23-28]。本文主要介绍

了近年来国内外对呋喃丹的微生物降解方面取得

的进展，从而为呋喃丹微生物降解和污染环境的生

物修复的研究提供借鉴。  

2  降解呋喃丹的微生物 

到目前为止，国内外研究者已从不同环境中分

离到多株能够降解呋喃丹的细菌。它们在分类学上

隶属于不同的种属(表 1)。这些菌株对呋喃丹的降解

特性也不相同。1986 年，Karns 等分离到呋喃丹降

解菌 Achromobacter sp. VW111，能将 200 mg/L 的

呋喃丹在 42 h 内降解 99%[29]。1988 年，Chaudhry

分离了一株能矿化呋喃丹的菌株 Pseudomonas sp. 

50432，该菌降解速率非常快，能在 21 h 内降解   

1 000 mg/L 的呋喃丹[30]。2003 年刘宪华等分离到 

一株 Pseudomonas sp. AEBL3 菌株，该菌能以呋喃

丹为唯一碳源和能源生长，对于 100 mg/L 呋喃丹，

在 120 h 内降解率可以达到 96.2%[31]。2008 年，Peng

等分离到一株能把呋喃丹降解为呋喃酚的菌株

Paracoccus sp. YM3，6 d 可降解 50 mg/L 的呋喃丹[43]。

2014 年，Nguyen 等报道了一株能以呋喃丹为唯一

碳、氮源生长的菌株 Novosphingobium sp. KN65.2，

对于 200 mg/L 呋喃丹，24 h 内可降解 40%[40]。

2016 年 Rousidou 等分离到 4 株呋喃丹降解菌，它

们都属于 Pseudomonas 属，其中菌株 OXA20 能在

7 d 内完全降解 200 mg/L 的呋喃丹[32]。近年本课题

组也分离到几株呋喃丹降解菌株，2004 年，武俊等

分离到一株矿化呋喃丹的菌株 Sphingomonas sp. 

CDS-1，它在 14 h 内便可降解 100 mg/L 的呋喃   

丹[35]。2005 年，徐剑宏等分离到一株呋喃丹降解菌

Sphingomonas sp. CFDS-1，该菌能在 48 h 内完全降

解 100 mg/L 的呋喃丹[36]。2007 年，Yan 等分离到

一株呋喃丹高效降解菌Novosphingobium sp. FND-3，

该菌能够在 4 h 内完全降解 100 mg/L 呋喃丹[41]。 

3  呋喃丹微生物降解途径的研究 

到目前为止，完整的呋喃丹代谢途径还未被阐

明。在已经报道的呋喃丹降解菌株中，研究者以分

析菌株降解呋喃丹的中间代谢产物的结构为基础

推导出部分代谢途径。2014 年，Nguyen 等对菌株

KN65.2 降解呋喃丹的途径进行了较详细的研究[40]。

图 1 是以该菌的降解途径为主线，同时综合了其它

菌株中已经出现的可能途径[43-46]。 

从图 1 中可以看出，从呋喃丹(Carbofuran)转化

为呋喃酚(Carbofuran phenol)的起始降解步骤存在

于目前发现的所有呋喃丹降解菌株中，它由呋喃丹

水解酶催化。呋喃酚转化为 3-叔丁醇基邻苯二醌 



金文等: 微生物降解呋喃丹的研究进展 1749 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 

表 1  目前国内外从各种环境中分离得到的呋喃丹降解菌 
Table 1  The reported carbofuran-degrading microorganisms 

属 

Genera 

呋喃丹降解菌株 

Carbofuran-degrading strains 

来源 

Source 

参考文献 

References 

无色(杆)菌属 

Achromobacter 

VW111 U.S.A 
(Carbofuran-contaminated sludge) 

[29] 

产黄菌属 

Flavobacterium 

50077, 50085 Florida 
(Soil with repeated exposure to carbofuran) 

[30] 

产黄菌属 

Flavobacterium 

50117 Florida 
(Soil with unknown exposure to carbofuran in the past) 

[30] 

假单胞菌属 

Pseudomonas 

50432 Florida 
(Soil at abandoned pesticide waste disposal site) 

[30] 

假单胞菌属 

Pseudomonas 

50083 Florida 
(Soil with repeated exposure to carbofuran) 

[30] 

假单胞菌属 

Pseudomonas 

AEBL3 Hebei, China 
(Soil with long-term exposure to carbofuran) 

[31] 

假单胞菌属 

Pseudomonas 

OXA17, OXA18, OXA20, OXA25 Greece 
(Soil of a commercial banana plantation) 

[32] 

假单胞菌属 

Pseudomonas 

CRL-OK Oklahoma City 
(Sewage sludge) 

[33] 

假单胞菌属 

Pseudomonas 

NJ-101 
 

India 
(Agricultural soil) 

[34] 

鞘氨醇单胞菌属 

Sphingomonas 

CDS-1 Jiangsu, China 
(Activated sludge) 

[35] 

鞘氨醇单胞菌属 

Sphingomonas 

CFDS-1 Jiangsu, China 
(Soil with long-term exposure to carbofuran) 

[36] 

鞘氨醇单胞菌属 

Sphingomonas 

CF06 Washington, USA 
(Soil with exposure to carbofuran at least 3 years) 

[37] 

鞘氨醇单胞菌属 

Sphingomonas 

TA, CD Hasting, USA 
(Soil with four consecutive annual applications of 
carbofuran) 

[38] 

鞘氨醇单胞菌属 

Sphingomonas 

SB5 Korea 
(Agricultural soil with exposure to carbofuran for at least 
5 years) 

[39] 

新鞘脂菌属 

Novosphingobium 

KN65.2 Vietnam 
(Soil with long-term exposure to carbofuran) 

[40] 

新鞘脂菌属 

Novosphingobium 

FND-3 Jiangsu, China 
(Carbofuran-contaminated sludge) 

[41] 

金黄杆菌属 

Chrysobacterium 

UK1, GR7 UK, Greek 
(Soil in a field) 

[42] 

地杆菌属 

Pedobacter 

UK6, GR6 UK, Greek 
(Soil in a field) 

[42] 

屈挠杆菌属 

Flexibacter 

GR8 Greek 
(Soil in a field) 

[42] 

葡萄球菌属 

Staphylococcus 

UK5, UK10 UK 
(Soil in a field) 

[42] 

副球菌属 

Paracoccus 

YM3 Shandong, China 
(Carbofuran-contaminated sludge) 

[43] 
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图 1  基于中间代谢产物结构分析推测的呋喃丹降解途径 
Figure 1  The putative carbofuran degradation pathway based on the structure analysis of the intermediate metabolites 

注：化合物下方方框中的数字表示这个化合物出现在这些菌株降解呋喃丹的过程中：[1]：新鞘脂菌 KN65.2[40]；[2]：新鞘脂菌

FND-3[41]；[3]：鞘氨醇单胞菌 CDS-1[35]；[4]：鞘氨醇单胞菌 SB5[39]；[5]：鞘氨醇单胞菌 CF06[37]；[6]：鞘氨醇单胞菌 TA[38]；[7]：

鞘氨醇单胞菌 CD[38]；[8]：假单胞菌 50432[30]；[9]：假单胞菌 CRL-OK[33]；[10]：无色杆菌 VW111[29]；[11]：副球菌 YM3[43]；[12]：

假单胞菌 AEBL3[31]. 
Note: The numbers in the [] below the compound show that this compound is to be in the process of degrading carbofuran: [1]: 
Novosphingobium sp. KN65.2[40]; [2]: Novosphingobium sp. FND-3[41]; [3]: Sphingomonas sp. CDS-1[35]; [4]: Sphingomonas sp. SB5[39]; [5]: 
Sphingomonas sp. CF06[37]; [6]: Sphingomonas sp. TA[38]; [7]: Sphingomonas sp. CD[38]; [8]: Pseudomonas sp. 50432[30]; [9]: Pseudomonas 
sp. CRL-OK[33]; [10]: Achromobacter sp. VW111[29]; [11]: Paracoccus sp. YM3[43]; [12]: Pseudomonas sp. AEBL3[31]. 

 
[3-(2-Hydroxy-2-methylpropyl)cyclohexa-3,5-diene-  

1,2-dione]再转化为 3-叔丁醇基邻苯二酚[3-(2-Hydroxy- 

2-methylpropyl)benzene-1,2-diol]的步骤同时存在于

菌株 KN65.2[40]、菌株 CDS-1[35]和菌株 FND-3[41]中。

我们把这三个产物构成的连续步骤称为典型呋喃

丹降解途径的上游途径，把从 3-叔丁醇基邻苯二酚

向下的途径称为下游途径。因为 3-叔丁醇基邻苯二 

酚的结构类似于邻苯二酚，只是在侧链上多了取代

基团，它的开环机制可能类似于邻苯二酚，而邻苯

二酚的降解途径在大多数能够代谢芳香族化合物

的菌株中存在。但目前关于从 3-叔丁醇基邻苯二酚

向下的途径只在菌株 KN65.2[40]中报道过。3-叔丁醇

基邻苯二酚开环生成的(2E,4Z)-2,8-二羟基-8-甲基- 

6-羰基-2,4-二烯酸[(2E,4Z)-2,8-Dihydroxy-8-methyl- 
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6-oxonona-2,4-dienoic acid]被降解生成 2-氧戊-4-烯

酸 (2-Oxopent-4-enoate) 和 3- 羟 基 -3- 甲 基 丁 酸

(3-Hydroxy-3-methyl butanoic acid)。这两种简单的

化合物再进一步被降解，最终进入 TCA 循环。此

外，呋喃丹的起始降解步骤也存在多样性，除了在

所有菌株中都存在的从呋喃丹到呋喃酚步骤外，在

菌株 KN65.2[40]中，呋喃丹呋喃环上的侧链还可以

通过羟基化生成 2-(羟甲基)-2-甲基-2,3-二氢苯并呋

喃-7-氨基甲酸酯类[2-(Hydroxymethyl)-2-methyl-2,3- 

dihydrobenzofuran-7-ylmethylcarbamate]；在 FND-3[41]

菌株中还存在呋喃丹的苯环被羟基化生成羟基呋

喃丹(Hydroxycarbofuran)，以及呋喃丹呋喃环开 

环 生 成 2-羟 基 -3-(3-甲 基 丙 烷 -2-苯 -醇 )氨 基 甲  

酸 酯 [2-Hydroxy-3-(3-methylpropan-2-ol)benzene-N- 

methylcarbamate]的起始降解步骤；在菌株 50432[30]

中还存在呋喃丹苯环被羟化生成 4-羟基呋喃丹

(4-Hydroxycarbofuran)的过程。  

4  呋喃丹微生物降解相关酶的研究 

对呋喃丹降解相关酶的报道集中在催化呋喃

丹降解第一步的酶，它负责将呋喃丹水解为呋喃

酚。1989 年，Tomasek 等从 Achromobacter sp. VW111

克隆到了氨基甲酸酯降解基因(mcd)，由于该基因在

大 肠 杆 菌 中 表 达 很 差 ， 因 此 只 是 把 它 在

Pseudomonas putita 中进行异源表达并初步纯化了该

基因编码的呋喃丹水解酶，单体分子量大于 70 kD[47]。

1991 年，Mulbry 等分离纯化了菌株 Pseudomonas sp. 

strain CRL-OK 中的氨基甲酸酯水解酶，它是分子量

大约为 187 kD 的同源二聚体，单体大小约为 85 kD。

它能水解包括呋喃丹在内的几种氨基甲酸酯类农

药[33]。2002 年 Chaudhry 等从 Pseudomonas sp. 50432

菌株中分离纯化了能水解氨基甲酸酯键的水解酶，

它是一个分子量为 88 kD 的单体酶，它的最适反应

pH 和温度分别为 8.5 和 37 °C，该酶能水解呋喃丹、

西维因等多种氨基甲酸酯类农药[48]。2004 年，刘宪

华等从 Pseudomonas sp. AEBL3 中纯化了呋喃丹水

解酶，它的大小约为 85 kD，最适反应 pH 和温度

分别为 6.5 和 40 °C[49]。总体来看，已报道的呋喃丹

水解酶虽然不多，但是它们都具有分子量较大这一

特点。 

5  呋喃丹微生物降解相关基因的研究 

在呋喃丹降解相关基因方面的研究进展一直

不大，仅有 Tomasek 等早在 1989 年从 Achromobacter 

sp. VW111 中克隆到一个完整的氨基甲酸酯降解酶

基因(mcd) (GenBank 登录号 AF160188)。该基因大

小为 1 986 bp，位于质粒 pPDL11 上[47]，它编码的

酶负责呋喃丹降解的起始步骤，即将呋喃丹水解为

呋喃酚。1995 年，Parekh 分离出 55 株能够水解呋

喃丹生成呋喃酚的菌株，通过 Southern 杂交发现

其中有 22 株菌含有与 mcd 序列相似性较高的序

列，而这些序列一般存在于 100 多 kb 的质粒上[50]。

2003 年，Desaint 等还报道了 mcd 基因的水平转移

现象[51]。由于 mcd 基因在大肠杆菌中的异源表达效

果很差，Naqvi 等在 2009 年优化了该基因的密码子

并合成了新的基因，最终实现了在大肠杆菌中的表

达[52]。2016 年 Gong 等将 mcd 基因插入到 KT2440

的染色体上进行转录表达，构建了能降解呋喃丹的

工程菌株[53]。最近在呋喃丹降解相关基因研究方面

有了一些突破。2014 年，Nguyen 等[40]根据菌株

KN65.2 基因组草图，通过转座子插入突变，转录组

和蛋白组的研究方法，同时结合呋喃丹的降解途径

(图 1)，预测了一个和呋喃丹降解相关的基因簇

cfdABCDEFGH 以及 cftA、cfdI 两个基因，并对其中

几个基因进行了功能推测，其中 cfdC 可能编码单加

氧酶，负责将呋喃酚转化为 3-叔丁醇基邻苯二醌；

cfdE 可能编码双加氧酶，负责对 3-叔丁醇基邻苯二

酚进行开环，cfdA 是一个调控基因，编码调控蛋白。

cftA 编码一个底物运输相关蛋白，但是这些基因的

功能还未被鉴定。 

6  呋喃丹污染环境的微生物修复研究 

研究者们在呋喃丹污染环境的微生物修复方

面也进行了积极的研究与尝试。张明星等[24]用菌

株 Sphingomonas sp. CDS-1 对呋喃丹污染土壤进

行了原位生物修复，对于呋喃丹土壤残留量达
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11.74 mg/kg 的实验区，以 667 m2 土壤 6 kg CDS-1

发酵液使用量进行处理，7 d 农药降解率可达

98.1% 炘。冯 等[54]利用假单胞菌 AEBL3 在实验室模

拟条件下对受呋喃丹污染的土壤进行了微生物修

复。在含 50 mg/Kg 呋喃丹的土壤表层施原菌液时，

由于 AEBL3 在土壤中有一定的移动性，因此对

1−7 cm 深的土层中的呋喃丹污染都有较好的降解

效果，降解率达 96.4%。Duquenne 等[55]也研究了不

同的接种量、接种方式和营养物质对修复土壤中呋

喃丹污染的影响。以上这些模拟微生物修复的研究

都取得了很好的效应，对菌剂田间的大规模应用奠

定了基础。 

7  存在的问题及展望 

虽然呋喃丹是我国的限制使用农药，但是它的

残留和危害依然存在。在一些发展中国家，呋喃丹

仍在继续使用，对环境造成的污染和危害仍在继

续。微生物降解是消除环境中呋喃丹残留的主要因

素，通过微生物降解的方法来解决农药残留的问题

已成为主要趋势。但是，现有的呋喃丹降解菌株资

源依然有限，能矿化呋喃丹的菌株更少，远不能满

足相关研究及污染环境修复的需要，而且已有的生

物修复方面的研究仍主要局限于实验室模拟条件

下，田间大规模修复很少，缺乏修复用菌剂产品和

相应的操作规程。 

此外，国内外对微生物降解呋喃丹的机理研究

还很不充分。目前主要集中在将呋喃丹转变为呋喃

酚的起始降解步骤及其相关的水解酶基因上，而呋

喃酚进一步被降解的途径及其相关基因仍不清楚。

这对指导呋喃丹污染环境的修复存在很大的局限

性。因此还需要环境微生物研究者们继续努力，分

离更多高效稳定的呋喃丹降解菌，清晰完整的阐明

微生物降解呋喃丹的途径及相关的酶和基因；同时

通过基因工程的手段构建更多高效可用的呋喃丹

降解工程菌；最终，将这些菌株应用到呋喃丹污

染的环境中去，有效地解决环境中呋喃丹残留的

问题。 
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