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研究报告 

聚己二酸/对苯二甲酸丁二酯塑料地膜高效降解菌群筛选及其

群落结构演替特征 

徐松  王敬敬  周婷婷  赵维  黄志勇* 
(中国科学院天津工业生物技术研究所 天津市工业生物系统与过程工程重点实验室  天津  300308) 

 
 

摘  要：【背景】以聚己二酸/对苯二甲酸丁二酯(PBAT)为主要成分的塑料地膜虽然是生物可降

解的地膜，但是关于该塑料地膜降解的微生物菌群研究却较少。【目的】拟从不同环境样品中

筛选可降解 PBAT 塑料地膜的微生物菌群。通过对其多次富集的菌群群落结构演替进行分析，

明晰可降解 PBAT 塑料地膜的核心微生物。【方法】利用改良的 SM 无机盐培养基从不同环境

样品中筛选可降解 PBAT 塑料地膜的微生物菌群；利用失重法测定菌群对 PBAT 塑料地膜降解

的效率；利用 16S rRNA 基因高通量测序技术对其第 5 批次(G5)至第 9 批次(G9)富集的降解菌

群的群落结构进行深入探讨；通过 Pearson 相关性分析方法对菌群不同菌属相对丰度变化和

PBAT 塑料地膜降解时间进行解析。【结果】从广州金发堆肥厂的堆肥样品中筛选到可完全降解

PBAT 塑料地膜的菌群，编号为 SX。通过连续不断的转接富集，菌群 SX 对 PBAT 塑料地膜的

降解速率显著提升。16S rRNA 基因高通量测序结果显示第 5 批次(G5)至第 9 批次(G9)富集的

PBAT 塑料地膜降解菌群，厚壁菌门 (Firmicutes)的相对丰度逐渐下降，而放线菌门

(Actinobacteria)的相对丰度逐渐上升。硫磺色节杆菌 (Arthrobacter sulfureus)、红螺菌科

(Rhodospirillaceae)和噬几丁质菌科(Chitinophagaceae)在随着转接富集过程中相对丰度逐渐升高

而芽孢杆菌(Bacillus sp.)的相对丰度显著降低。通过统计分析发现硫磺色节杆菌(Arthrobacter 

sulfureus)相对丰度升高与 PBAT 塑料地膜降解时间缩短显著相关(r=–0.927，P<0.05)。【结论】筛

选到 PBAT 塑料地膜高效降解菌群 SX。通过连续不断的转接富集，菌群 SX 对 PBAT 塑料地膜

的降解时间由 28 d (第 5 批次，G5)降低到 13 d (第 9 批次，G9)。通过对菌群群落结构的研究，

发现随着菌群降解效率的提高，硫磺色节杆菌的所占相对丰度显著增加，说明其可能在 PBAT

塑料降解中发挥着关键作用。本研究为 PBAT 塑料地膜的降解提供了绿色高效环保的新途径和

菌株资源，并为 PBAT 塑料地膜降解的机制研究奠定了基础。 

关键词：PBAT 塑料地膜，筛选，生物降解，群落结构，演替特征 
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Screening and community succession of high effective 
poly(butyleneadipate-co-terephthalate) plastic mulch degrading bacteria  

XU Song  WANG Jing-Jing  ZHOU Ting-Ting  ZHAO Wei  HUANG Zhi-Yong* 

(Tianjin Key Laboratory of Industrial Biology System and Process Engineering, Tianjin Institute of Industrial  
Biotechnology, Chinese Academy of Sciences, Tianjin 300308, China) 

Abstract: [Background] Although poly(butyleneadipate-co-terephthalate)/PBAT plastic mulch is 
biodegradable, little is studied on its microbial degradation. [Objective] This study was to screen 
bacteria from different environmental samples for degrading PBAT plastic mulch. Through the 
analysis of community succession structure at multiple enrichment, the core microbe group of 
degrading PBAT plastic mulch bacteria was studied. [Methods] The modified SM inorganic salt 
medium was used to screen microorganisms that can degrade PBAT plastic mulch from different 
environmental samples. The efficiency of microbial degradation community was determined by 
weight-loss method. By using 16S rRNA gene high-throughput sequencing technology, the 
community structure from the fifth (G5) to ninth (G9) enrichment was studied. The relative 
abundance of different bacterial community and the PBAT plastic mulch degradation time were 
analyzed by Pearson correlation analysis. [Results] The biodegradable bacterial community capable 
of completely degrading PBAT plastic mulch was selected from the compost samples of Guangzhou 
Composting Plant and named SX. Through continuous transfer and enrichment, the degradation time 
of PBAT plastic mulch by bacteria SX decreased from 28 days (fifth, G5) to 13 days (9th, G9), 
indicating that the degradation rate of PBAT plastic mulch significantly increased. The 
high-throughput sequencing of the 16S rRNA gene showed that the relative abundance of Firmicutes 
gradually decreased in the fifth (G5) to ninth (G9) of PBAT plastic mulch degrading community, and 
the relative abundance of Actinobacteria gradually increased. The relative abundances of 
Arthrobacter sulfureus, Rhodospirillaceae, and Chitinophagaceae were gradually increased, however 
the relative abundance of Bacillus sp. was significantly decreased. Statistical analysis revealed that 
the relative abundance of Arthrobacter sulfureus was significantly associated with the reduction of 
PBAT plastic mulch degradation time (r=–0.927, P<0.05). [Conclusion] This study provided a green, 
highly efficient and environmental friendly new pathway and strain resource for the degradation of 
PBAT plastic mulch. 

Keywords: PBAT plastic mulch, Screening, Biodegradation, Community structure, Succession 
characteristics 

塑料地膜覆盖可以良好地保持土壤的温度和

湿度，有效促进作物的生长、维持土壤肥力、防治

害虫侵害作物，所以其在我国现代农业中得到了广

泛的应用且发挥了极其重要的作用。在利用塑料地

膜覆盖技术下，我国的粮食产量和农业收入都得到

了有效增加，分别增加了 20%−35%和 20%−60%[1]。

据相关文献报道，2014 年全国塑料地膜用量达到

144.1 万 t，覆盖面积超过 2 000 万 hm2[2]，且塑料地

膜需求增长率高达 10%[3]。作为世界上最大的农业

大国，我国在农用塑料地膜方面产量居世界第一，

塑料地膜的年产量高达 60 万 t 左右。 

但是，塑料地膜的广泛应用也带来了一系列问

题，如传统的塑料地膜在自然环境中极其不易被分

解，降解所需时间漫长，有些甚至降解周期达到上

百年[4]。而且现在普遍存在残余塑料地膜回收不利

和处理不当等现象。残留在耕地土壤中的塑料地

膜，对农作物生长发育存在着严重的影响，主要表

现为加大了土壤容重，降低了土壤原有的通透性，

影响了耕地土壤中好氧微生物的活性，从而使种子

萌发和幼苗生长缓慢，根系发育不良而导致农作物

的减产[4-5]。因此，塑料地膜残留导致了严重的“白

色污染”、耕地土壤结构严重破坏, 肥力流失等污染
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和农作物欠收等问题，成为了全球共同面对的亟需

解决难题之一。 

近年来生物可降解塑料作为一种新型环保的

高分子材料受到人们的青睐。生物降解塑料地膜是

指一类在自然环境条件下，通过微生物的生理活性

作用而引起降解的塑料地膜。生物降解塑料地膜是

最重要的一类降解塑料地膜，它利用微生物的降解

活性来实现其降解效果，同时微生物来处理降解该

类地膜具有降解效率高、反应条件温和、处理过程

清洁无污染等优势，已成为近年来研究的热点。与

传统的物理和化学降解方法相比，微生物能够加速

生物降解塑料的水解，降解高分子材料，具有低能

耗、环境友好、经济性等各种优点，因此研究生物

可降解塑料成为现今研究的焦点和热点。我国作为

塑料地膜产量和用量世界第一位的农业大国，发展

生物降解地膜的研发已成为塑料工业和农业发展

的重要战略方向之一[1,6-7]。 

自 2000 年 以 来 ， Poly(butyleneadipate-co- 

terephthalate)/PBAT 塑料地膜作为一种新型的生物

可降解地膜，受到了人们的广泛关注。PBAT 属于

热塑性生物降解塑料，是己二酸丁二醇酯和对苯二

甲酸丁二醇酯的共聚物，兼具 PBA 和 PBT 的特性，

既有较好的延展性和断裂伸长率，又有较好的耐热

性和冲击性能。此外，还具有优良的生物降解性，

是目前生物降解塑料中研究最活跃、市场应用效果

最好的可降解材料之一[8]。此外，国内外大量的科

学研究主要针对 PBAT 塑料地膜的力学性能、耐水

性能、热学性能和造价方面[9]，目前尚未有关于

PBAT 降解方面的报道。 

以 PBAT 为主要成分的塑料地膜虽然是生物可

降解的地膜，但是 PBAT 塑料地膜降解的不可控性

或者可控性差的问题仍制约着 PBAT 塑料地膜的发

展，成为其发展瓶颈之一[10]。关于此类生物可降解

塑料地膜，尤其是针对 PBAT 塑料地膜的降解微生

物群落或者菌株筛选和相关机制研究报道却极为

罕见，而微生物作为自然环境中降解该类塑料地膜

的最重要角色，现对其研究有所缺失。 

本研究拟从多类环境样品中，利用选择性培养

基筛选 PBAT 塑料地膜高效降解菌群，并通过对多

次富集和不同降解速率的菌群群落结构演替规律

的研究，探索可降解 PBAT 塑料地膜的核心微生物

物种。从而为 PBAT 塑料地膜生物降解机制的研究

和 PBAT 塑料地膜生物降解技术的开发利用奠定

基础。 

1  材料与方法 

1.1  PBAT 塑料地膜特性及样品来源 

PBAT 塑料地膜是脂肪族和芳香族的共聚物(图

1)，中文名称：聚己二酸/对苯二甲酸丁二酯，英文

名称：Poly(butyleneadipate-co-terephthalate)，缩写

简称：PBAT。PBAT 是一种半结晶型聚合物，通常

结晶温度在 110 °C 附近，而熔点在 130 °C 左右，

密度在 1.18−1.30 g/mL 之间。PBAT 的结晶度在 30%

左右，且邵氏硬度在 85 以上[11]。PBAT 塑料地膜样

品由本研究所总体研究部提供。 

1.2  主要试剂和仪器 

氯化钠等无机化学试剂，国药集团化学试剂有

限公司；PowerSoil DNA 提取试剂盒，MOBIO 公司。

电子天平，梅特勒-托利多仪器(上海)有限公司；凝

胶成像仪，伯乐公司；高压蒸汽灭菌锅，三洋公司；

离心机，Eppendorf 公司；紫外洁净工作台，苏州

安泰空气技术有限公司；恒温培养箱，上海新苗医

疗器械有限公司。 

1.3  培养基 

Luria-Bertani (LB)培养基(g/L)：蛋白胨 10.0，

酵母提取物 5.0，氯化钠 10.0，调整 pH 至 7.0，   

1×105 Pa 灭菌 30 min。 
 
 

 
 
 

图 1  聚己二酸/对苯二甲酸丁二酯(PBAT)分子结构式 
Figure 1  Poly(butyleneadipate-co-terephthalate) molecular 
structure 



2344 微生物学通报 Microbiol. China 

  

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

改良的基础 SM 无机盐培养基(g/L)：NH4NO3 

1.0，MgSO4·7H2O 0.2，K2HPO4 1.0，CaCl2·2H2O 0.1，

KCl 0.15，FeSO4·6H2O 0.001，ZnSO4·7H2O 0.001，

MnSO4 0.001，调整 pH 至 7.8，1×105 Pa 灭菌      

30 min[12]。固体培养基添加琼脂粉 20 g/L。 

1.4  环境样品来源 

本实验所采用的环境样品分别为来自山东寿

光蔬菜基地大棚、福建安溪茶园、新疆 81、84 建

设兵团、印度尼西亚棕榈园和中国科学院天津工业

生物技术研究所院内的土壤样品以及来自广州金

发堆肥厂堆肥样品。山东寿光蔬菜基地大棚、福建

安溪茶园、印度尼西亚棕榈园和中国科学院天津工

业生物技术研究所院内的土壤样品均由本课题组

人员采集。新疆 81、84 建设兵团土壤和广州金发

堆肥厂堆肥样品由本研究所总体研究部工作人员

提供。所有土壤采样深度为 5 cm−10 cm，将采集的

土壤样品分别贮存于已经完全灭菌的透明封口袋

和封口瓶内并编号，密封好，4 °C 保存，备用。 

1.5  PBAT 降解菌群的筛选和转接富集 

1.5.1  菌群初筛 

将土壤/堆肥样品在以 PBAT 塑料地膜为唯一

碳源和能源的改良的基础 SM 无机盐液体培养基中

进行富集培养。具体操作如下：将 10.0 g 土壤/堆肥

样品加 100 mL 含有改良的基础 SM 无机盐液体培

养基中，加入 3 cm×3 cm 大小的 300 mg PBAT 塑料

地膜，37 °C、180 r/min 振荡培养，直至 PBAT 塑   

料地膜发生降解，以肉眼观察到 PBAT 塑料地      

膜明显降解成糊状为指标，每个实验组设置 3 个   

重复。 

1.5.2  菌群转接富集 

发现 PBAT 塑料地膜降解后，将该处理的培养

液作为第一批次富集(G1)。待 PBAT 塑料地膜完全

降解后，取 10 mL 的培养液再次按照 10%的接种，

转接到含有 3 cm×3 cm 大小的 300 mg PBAT 塑料地

膜的改良的基础 SM 无机盐液体培养基中进行转接

富集，即为第 2 批次富集(G2)。以此类推进行 3 (G3)、

4 (G4)……N 批次。 

1.6  PBAT 塑料地膜的降解率计算 

在 PBAT 塑料地膜的降解试验过程中，观察

PBAT 塑料地膜的降解剩余塑料量。在规定的时间

从培养液中取出剩余的 PBAT 塑料地膜，用 70%酒

精浸泡 30 min，然后用超纯水清洗 2 遍，再放在一

次性干净的培养皿，置于 60 °C 烘箱烘干过夜，烘

干至恒重，称取重量，采用失重测定法利用下面公

式计算 PBAT 塑料地膜的降解率[13]。 

计算降解率的公式： 

0 1

0

V V
V

V


 ×100% 

其中，V 为降解率，V0 为初始 PBAT 塑料地膜

的重量(mg)，V1 为降解过程中剩余 PBAT 塑料地膜

的重量(mg)。 

1.7  降解菌群基因组的提取 

本研究对第 5 批次(G5)、6 批次(G6)、7 批次

(G7)、8 批次(G8)、9 批次(G9)这 5 个不同批次的地

膜降解菌液进行 DNA 的提取。取 1.5 mL 的培养液，

12 000 r/min 离心 5 min，弃上清收集菌体，加入   

10 mg/mL 的溶菌酶 0.2 mL、10 mmoL/L Tris-HCl 

(pH 为 8.0) 0.2 mL 后混匀，37 °C 处理 5 min，后续

步骤按土壤基因组提取试剂盒说明书进行。提取的

基因组进行电泳鉴定，并用 NanoDrop 测定基因组

的含量和质量。 

1.8  16S rRNA 基因高通量测序 

以从 G5–G9 提取的菌群基因组 DNA 为模板，

采用 Illumina MiSeq 测序平台检测 16S rRNA 基因

的 V3–V4 高变区。细菌通用引物序列为 F515 

5′-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3′和 R806 5′-GG 

ACTACHVGGGTWTCTAAT-3′。每个样本产出至少

4 万条读长(Reads)，并通过 QIIME 1.7.0 软件进行

基本数据分析，根据相关流程操作进行[14]。高通量

测序所得的序列数据采用 FLASH 和 Fastq 进行质量

控制，去除嵌合体及靶向区域外的序列，然后序列

Reads 按照 97%的序列相似度进行 OTU 聚类分析，

采用RPD classifier对随机挑选的OTU代表性序列进
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行分类学分析[15]，统计各个样品之间的群落组成，

Heatmap 采用 HemI 1.0 软件绘制而成[16]。 

1.9  数据统计分析 

本研究中数据各个实验处理采用至少 3 次重

复，PBAT塑料地膜降解曲线采用 Excel作图绘制(均

值±标准差)，用 SPSS 20.0 进行统计学分析，相关

性系数采用 Pearson 相关分析，P<0.05 表示差异性

显著(具有统计学意义)。 

2  结果与分析 

2.1  PBAT 塑料地膜高效降解菌群的筛选结果 

在以 PBAT 塑料地膜为唯一碳源的改良的基础

SM 无机盐培养基中，接种广州金发堆肥厂的堆肥

样品的培养液，在 37 °C 培养 28 d 后，发现可使

PBAT 塑料地膜完全崩解，将此降解 PBAT 塑料地

膜的微生物菌群编号为 SX，从其他地区采集的土

样样品并未产生明显的降解效果。 

研究发现，PBAT 塑料地膜在菌群 SX 降解的

过程中表观变化主要经过下面 5 种形态(图 2)：在未

进行任何处理的情况下，PBAT 塑料地膜表面较为

平整、有韧性(图 2A)；添加菌群 SX 后，PBAT 塑

料地膜韧性逐渐消失，易于破碎，可观察到地膜四

周发生破损(图 2B)；在菌群的进一步作用下，PBAT

塑料地膜发生完全崩解破碎(图 2C)；随后在菌群 SX

的作用下，PBAT 塑料地膜由破碎的块状形态变  

成絮状物质形态(图 2D)；最后降解至肉眼不能观察

(图 2E)。 

2.2  PBAT 塑料地膜高效降解菌群 SX 转接富集

结果 

从广州金发堆肥厂的样品中筛选的降解菌群

SX 将 PBAT 塑料地膜降解成糊状的菌群作为第 1 批

次富集(命名为 G1，后续依次为 G2、G3、G4……)，

共转接富集了 9 批次(G9)。通过对筛选到的 PBAT

塑料地膜降解菌群 SX 进行 9 批次的富集发现，该

菌群的 PBAT 塑料地膜降解能力没有因为转接次数

的增多而衰退。随着转接次数的增加，菌群逐渐适

应了以 PBAT 塑料地膜为唯一碳源的生长环境，表

现出越来越强的 PBAT 塑料地膜降解能力。 

2.3  PBAT 塑料地膜降解菌群 SX 各批次降解时

间变化 

地膜高效降解菌群在转接富集 9 批次的过程

中，对于 PBAT 塑料地膜的降解失重率都可以达到

100%。但是随着转接富集次数的增加，PBAT 塑料

地膜的降解时间逐渐的显著缩短。由图 3 可知，第

4 (G4)、第 5 批次(G5)菌群 SX 达到 PBAT 塑料地膜

100%降解的时间约为 28 d。第 6 批次(G6)菌群 SX

完全降解 PBAT 塑料地膜的时间仅为 15 d。随着富

集过程的不断延长，第 7 (G7)、8 批次(G8)的 PBAT

塑料地膜完全降解时间为 14 d。第 9 批次(G9)菌群

SX 的地膜 100%降解时间为 13 d。这表明随着转接

富集，各批次菌群对 PBAT 塑料地膜的降解时间显

著缩短。 

同时，通过第 4 (G4)、5 (G5)、6 (G6)、7 (G7)、

8 (G8)、9 (G9)等各批次 PBAT 塑料地膜降解曲线可

以看出，菌群 SX 对 PBAT 塑料地膜的降解速率在不

断地提高。在第 9 批次中，菌群 SX 在 48 h 对 PBAT

塑料地膜的降解率达到了 59.7% (图 4)，显著高于第

8 (29.2%)和第 7 (22.3%)批次对 PBAT 塑料地膜的降

解率(P<0.05)，而第 4 和第 5 批次对 PBAT 塑料地膜

降解达到 50%的时间需要超过 10 d 以上。 
 

 
 

图 2  PBAT 塑料地膜在降解菌群 SX 作用下形态变化情况 
Figure 2  Morphological changes of PBAT plastic film under bacteria SX degradation 
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图 3  菌群 SX转接富集过程各批次对PBAT塑料地膜的

降解曲线 
Figure 3  Degradation curve of PBAT plastic film mulch 
during the enrichment of bacteria SX 

 
 

 
 
 

图 4  菌群 SX 第 7、8 和 9 批次对 PBAT 塑料地膜降解

率(48 h) 
Figure 4  Degradation rate of PBAT plastic film mulch in 
the seventh, eighth and ninth enrichment of bacteria SX   
(48 h) 

注：误差线代表标准差；a、b 和 c 代表差异显著(P<0.05). 

Note: Error bars represent standard deviation; a, b, and c indicate a 
significant differences between treatments (P<0.05). 

2.4  转接富集中高效降解菌群 SX 的群落结构变化 

通过 16S rRNA 基因高通量测序分析发现，

PBAT 塑料地膜降解菌群 SX 的各批次主要是由  

12 个不同门的菌株组成(含量高于 0.1%，包括

Other)，不同富集转接时期的菌群组成和丰度的详

细情况如图 5 所示，在第 5 批次(G5)中，主要优势菌

依次是变形菌门(Proteobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)

和拟杆菌门(Bacteroidetes)，它们的相对丰度分别为

26.7%、25.7%和 21.9%。随着连续转接富集到第    

9 批次(G9)中门水平上，变形菌门、厚壁菌门和拟

杆菌门在 PBAT 塑料地膜降解菌群 SX 中是优势菌，

它们的相对丰度分别为 38.6%、29.2%和 19.4%，所

占比例达到 87%以上，远远高于其他门水平。随着

转接富集过程中放线菌门所占有的相对丰度逐渐

上升，厚壁菌门逐渐下降，变形菌门保持较为平稳

的趋势，相对丰度一直最高。 
 

 
 

图 5  菌群 SX 转接富集过程中菌群群落结构的变化(门

水平) 
Figure 5  Overview of community structure during the 
enrichment of bacteria SX (Phyla level) 
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通过横向比较可以发现，不同批次的 PBAT

塑料地膜降解菌群的相对丰度不同，表明不同批

次富集存在一定的差异，第 5 批次(G5)与后面批

次显著不同。其厚壁菌门所占比例在 25.7%，而

后续几批次中厚壁菌门所占比例较低，所占比例

分别为 1.7%、2.4%、1.8%和 5.3%。由菌群结构

热图(Heatmap) (图 6)可知，在第 5–9 各批次转接

富集过程中，PBAT 塑料地膜降解菌群 SX 的第   

5 批次相对丰度最高的菌属是芽孢杆菌属，第 6–9 批

次中相对丰度下降非常明显。而在第 5–9 批次中

都存在的菌属为硫磺色节杆菌，且随着转接富集

过程相对丰度逐渐升高(图 6)。 

通过进一步深入分析，在菌群 SX 降解效率

不断提高过程中，硫磺色节杆菌所占菌群 SX 的

相对丰度随着转接富集而增加，在第 9 批次中的

相对丰度是第 5 批次的 2 倍左右，所占相对比例

达到了 20%以上(图 7)。后续各批次菌群对 PBAT

塑料地膜的降解速率明显加快，推测与该菌属所

占相对含量增加有关。红螺菌科(Rhodospirillaceae)

和噬几丁质菌科(Chitinophagaceae)的相对丰度随

菌群的转接富集变化不明显，在菌群 SX 中所占

比例含量较高。推测这 2 个菌类群虽然其相对丰

度含量变化不显著，但可能对维持菌群的稳定具

有重要作用。 

 
 

 
 

 
图 6  菌群 SX 转接富集过程中菌群群落结构热图(相对丰度高于 0.1%) 
Figure 6  Heatmap of community structure during the enrichment of bacteria SX (relative abundance higher than 0.1%) 
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图 7  菌群 SX 转接富集过程中特定种类细菌相对丰度的变化  
Figure 7  Overview of community structure during the enrichment of bacteria SX 

Note: A: Arthrobacter sulfurous; B: Rhodospirillaceae; C: Chitinophagaceae; D: Bacillaceae. 

 
通过菌群 SX 在属水平不同菌类群所占相对

丰度与 PBAT 塑料地膜降解时间的 Pearson 相关性

分析发现，随着菌群 SX 转接富集，硫磺色节杆

菌的相对丰度变化与 PBAT 塑料地膜降解时间的

延 长 呈 负 相 关 性 ， 且 相 关 性 具 有 统 计 学 意 义

(r=−0.927，P<0.05)，而芽孢杆菌的相对丰度与

PBAT 塑料地膜降解时间的延长呈正相关性且具

有统计学意义(r=0.983，P<0.05)。红螺菌科和噬几

丁质菌科的相对丰度与 PBAT 塑料地膜降解时间

的延长也是呈负相关性，但是没有统计学意义

(P>0.05)。其他菌属的相对丰度与 PBAT 塑料地  

膜 降 解 时 间 变 化 情 况 的 相 关 性 也 没 有 统 计 学    

意义。 

由 PCoA 图(图 8)可知，PBAT 塑料地膜高效降

解菌群 SX 在 5、6、7、8、9 各批次整体群落结构

进行聚类分析发现，第 5 批次和其余(第 6、7、8、

9) 4 批次距离间隔较远，表明第 5 批次与其余 4 个

批次的降解菌群群落结构整体差异较大，与它们对

PBAT 塑料地膜的降解所需时间相呼应。从第 6、7、

8、9 各批次分析来看，第 6、7、8 这 3 个批次聚     

集在一起，它们的微生物群落结构非常相似，与第

9 批次距离也略远。 

 

 
 

图 8  转接富集过程中的菌群SX各个批次菌群群落结构

PCoA 分析 
Figure 8  Analysis of PCoA in each enrichment of bacteria 
SX during transit acclimation 
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3  讨论 

本研究从来自山东寿光蔬菜基地大棚、福建安

溪茶园、新疆 81、84 建设兵团、广州金发堆肥厂、

印度尼西亚棕榈园和中国科学院天津工业生物技

术研究所院内各地的环境样品中筛选 PBAT 塑料地

膜降解菌，从广州金发堆肥厂的堆肥样品中筛选到

了对 PBAT 塑料地膜具有良好降解能力的菌群 SX。

国内外学者曾对 PE、LDPE、HDPE 和 PVC 等不同

类型塑料降解进行过单菌筛选，或者对它们在自然

环境中的降解进行了深入研究[17-20]。本研究是国内

外首次发现可降解 PBAT 塑料地膜的菌群。同来自

日 本 的 科 学 家 发 现 的 一 株 艾 德 昂 菌 (Ideonella 

sakainesis)降解聚对苯二甲酸乙酯(PET)塑料材料相

比，本研究筛选的菌群 SX 对于 PBAT 塑料地膜具

有更快的降解效率。研究者报道说，如果温度稳定

维持在 50 °C，该艾德昂菌完全破碎一块较薄的 PET

塑料薄膜需要 6 周时间[21]。而本研究筛选的菌群 SX

经过连续 9 次的转接富集之后，可以实现在 13 d 内

完全降解 PBAT 塑料地膜。 

初筛时，菌群 SX 需要 28 d 的降解过程，PBAT

塑料地膜达到了完全崩解消失的效果。本研究对该

菌群进行了连续 9 批次的转接富集，验证了菌群 SX

的稳定降解能力，而且发现该菌群 SX 对 PBAT 塑

料地膜的降解效率随着转接富集批次的增加而增

加。在本研究过程中，我们通过前三批次 PBAT 塑

料地膜降解菌群 SX 对 PBAT 塑料地膜降解效果的

基础上，继而通过第 4、第 5 批次乃至后续批次的

PABT 塑料地膜的具体降解率的计算，发现了第     

9 批次在降解率达到 100%的时间比第 5 批次的降解

时间缩短了接近一半，只有 13 d。通过后续不断地

转接富集，菌群 SX 对 PBAT 塑料地膜展示了更好

的环境适应性和降解性。 

随后，本研究利用 MiSeq 测序技术对菌群 16S 

rRNA 基因进行了高通量测序分析。对比 G5–G9 不

同批次的 PBAT 塑料地膜降解菌群群落结构发现，

不同富集转接时期的菌群群落结构不同，尤其是第

5 批次和后续各批次的群落结构差异尤为显著，这

与它们对 PBAT 塑料地膜的降解时间快慢相呼应。

由菌群结构热图(Heatmap) (图 4)和 PCoA (图 7)分析

可知，第 5 批次(G5)与后面 6 (G6)、7 (G7)、8 (G8)、

9 (G9) 4 个批次的微生物群落结构显著不同，在第  

5 批次(G5)中门水平上，其厚壁菌门所占相对丰度

在 25%以上，而后续几批次中厚壁菌门所占比例较

低；而放线菌门所占的相对丰度在随着转接富集过

程中不断的升高。在属水平上，芽孢杆菌的相对丰

度随着转接富集呈现下降趋势，而硫磺色节杆菌随

着菌群 SX 的连续富集，所占的比例逐渐升高，相

对丰度由 11.3%上升为 23.3%。这与菌群 SX 在第   

5 批次对 PBAT 塑料地膜降解需要 28 d 而到第 9 批

次只需要 13 d 时间相一致。我们通过 Pearson 相关

性分析(图 7)发现，硫磺色节杆菌相对丰度的增加和

芽孢杆菌的相对丰度的降低与菌群 SX 对 PBAT 塑

料地膜的降解所需时间显著缩短有关，具有统计学

意义(P<0.05)。 

相关研究表明，变形菌门、放线菌门、拟杆菌

门和厚壁菌门的微生物是参与一些有机质和高分

子材料降解的主要物种[22-23]。在第 6、第 7、第      

8 和第 9 (G9)批次水平上，变形菌门、放线菌门、

拟杆菌门和厚壁菌门在 PBAT 塑料地膜降解菌群

SX 中都是优势菌门，在连续转接富集过程中始终

保持较高的相对丰度，占总菌群 80%以上。在种属

水平上，这些优势活性微生物中：硫磺色节杆菌对

含有苯环类化合物具有降解效果，在芳烃降解、耐

盐、产表面活性物质等方面均有报道，在有机废弃

物降解菌群中，具有降解酚、苯酚、喹啉和咔唑等

有机物的功能[24-27]。红螺菌科可产生如抗生素、拮

抗蛋白、酶、絮凝剂等多种生物活性物质，对于废

水、石油和大分子烃类具有降解和修复作用[28-30]。

噬几丁质菌科主要用来发酵腐熟各类有机肥，促使

土壤中的有机质分解成腐殖质，降解纤维素和用于

含有环丙沙星的废水处理[31-33]。蛭弧菌(Bdellovibrio 

sp.)能稳定分解蛋白质，一般不直接利用碳水化合
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物，而以肽、氨基酸作碳源和能源，能液化明胶，

严格好氧[34-35]。短小芽孢杆菌(Brevibacillus sp.)可产

甘露聚糖酶、淀粉酶等，对淀粉基类材料和低密度

聚乙烯具有明显的降解效果[13]，此外还对土壤修复

具有一定的作用[36-37]。芽孢杆菌类对于有机质的降

解具有明显的作用[38-39]，同时对于一些大分子材料

也具有一定的降解效果[40-41]。此外，还有其他的一

些本 PBAT 塑料地膜降解菌群 SX 存在，但是还未

发现其明显功能的菌属，它们依然对这类 PBAT 塑

料地膜的降解存在积极的影响，虽然相对丰度较

低，可能会对维持菌群的稳定具有一定作用。 

在本研究中，通过高通量测序和生物统计分析

的方法，得到的最关键研究结果是硫磺色节杆菌、

红螺菌科和噬几丁质菌科在随着菌群 SX 富集过程

中对 PBAT 塑料地膜降解速率提高的同时，它们在

菌群中所占相对丰度也在逐渐地升高。PBAT 塑料

地膜作为一类新型的生物可降解地膜，它是己二酸

丁二醇酯和对苯二甲酸丁二醇酯的共聚物，此共聚

物最难降解部分是含苯环的大分子化合物，而相关

研究证实硫磺色节杆菌、红螺菌科和噬几丁质菌科

对于该类大分子物质具有降解效果。我们推测，硫

磺色节杆菌、红螺菌科和噬几丁质菌科是菌群 SX

降解 PBAT 塑料地膜的关键核心菌株，尤其是硫磺

色节杆菌。 

此外，本实验结果还显示菌群 SX 不需要高温

便可以降解 PBAT 塑料地膜。PBAT 塑料地膜如果

未来被广泛地应用于农作物的覆盖过程，其长期的

积累可能会对环境构成威胁。菌群 SX 的发现可以

从微生物降解的角度对环境中 PBAT 塑料地膜的降

解可控性提供了一个新颖的途径和思路。该菌群 SX

被认为在常温环境中的 PBAT 塑料地膜降解或相似

的废弃物处理中具有潜在的应用价值。同时，本研

究也对 PBAT 塑料地膜降解单菌、酶的分离纯化及

PBAT 塑料地膜微生物降解机制的阐明奠定了基

础。然而，该 PBAT 塑料地膜经高效菌群 SX 降解

的产物、具体机制和分子基因方面仍需要后续进行

更加深入细致的研究和探讨。这将是本课题组下一

步的研究重点，以期能更好地提高和控制该菌群对

PBAT 塑料地膜的降解过程和条件，并实现其规模

化应用，为将来 PBAT 塑料地膜的市场化应用奠定

研究基础和条件。 

4  结论 

本研究首次筛选得到 PBAT 塑料地膜高效降解

微生物菌群 SX。同时，以该菌群 SX 为研究对象，

通过连续 9 批次的转接富集，分析和比较了该菌群

SX 各批次对 PBAT 塑料地膜降解能力、菌群群落

结构在地膜降解过程中的动态演替变化特征，揭示

了菌群 SX 在降解过程中的关键微生物及群落结构

演替规律，从而为将来 PBAT 塑料地膜降解的微生

物降解机制及其关键菌、酶的研究提供了资源基础。 
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