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摘　 要　 聚乳酸（Ｐｏｌｙｌａｃｔｉｃ Ａｃｉｄ， ＰＬＡ）被认为是替代传统石油来源塑料极具潜力的生物降解材料。 理论上

ＰＬＡ 可完全生物降解，但在实际应用中仍存在因降解缓慢而造成环境污染的可能性，这与自然环境中 ＰＬＡ 降

解微生物的分布较少直接相关。 本研究从鸭绿江流域土壤中分离、鉴定出一株 ＰＬＡ 降解菌株解鸟氨酸拉乌尔

菌（Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ）ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１，并对其降解能力进行系统评估。 该菌株在中温条件下（３０ ℃ ） ３０ ｄ
内可使 ＰＬＡ 薄膜失重 １４． ６１％ 。 经扫描电子显微镜（ＳＥＭ）、水接触角（ＷＣＡ）测量仪、傅里叶变换红外光谱仪

（ＡＴＲ⁃ＦＴＩＲ）检测该菌株降解后的 ＰＬＡ 膜发现，膜表面出现了凹陷和裂痕，膜表面的酯键（Ｃ⁃Ｏ）被水解，导致

膜表面亲水性增大。 并在 ＰＬＡ 的降解产物中检测到乳酸单体及其低聚物。 菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１
在 ＰＬＡ 降解方面具有潜在的应用价值，未来可应用于 ＰＬＡ 废弃物的生物处理。
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　 　 聚乳酸（Ｐｏｌｙｌａｃｔｉｃ Ａｃｉｄ， ＰＬＡ）作为可生物降

解塑料，已被广泛应用于包装、农业地膜、医疗耗

材等领域。 据 Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｎｅｓｔｅｒ 统计数据显示，
２０２４ 年全球 ＰＬＡ 产能已达 ４３． ５ 万 ｔ，因其生物

可降解性，ＰＬＡ 的应用正逐步拓展至水产养殖网

具［１］ 、内河航运包装［２］ 等新兴领域。 然而，ＰＬＡ
在自然环境中的降解效率受生境严重制约。 土

壤或高温堆肥条件下，ＰＬＡ 可在 １ 至 ２ 年内完全

降解。 而在低温、低营养的淡水生态系统中，ＰＬＡ
降解周期可延长至 ５ 至 １０ 年［３］ 。 未完全降解的

ＰＬＡ 微塑料易在水体、沉积物中富集，不仅影响

水生生物摄食与繁殖，还可能通过食物链累积对

流域生态安全构成潜在威胁［４］ 。 聚乳酸（ ＰＬＡ）
虽被视为环境友好的可降解塑料，但其在自然条

件下的降解速率仍相对缓慢，尤其在中温环境中

高效降解菌株较为缺乏。 目前，已有研究通过微

生物筛选技术从不同环境中分离到 ＰＬＡ 降解细

菌，但其降解能力普遍有限。 例如，Ｌｉ 等［５］ 通过

菌株筛选技术，从厨余垃圾与 ＰＬＡ 薄膜的共堆肥

系统中分离出一株 ＰＬＡ 降解细菌解淀粉芽孢杆

菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ）ＭＬ２７４，其对 ＰＬＡ 薄

膜的降解率仅为 ３． １８％ 。 Ｗａｎｇ 等［６］从垃圾填埋

场土壤中筛选分离出 ＰＬＡ 降解细菌沙福芽孢杆

菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓａｆｅｎｓｉｓ） ＰＬＡ１００６，其与 ＰＬＡ 薄膜共

孵育 ３０ ｄ 后，膜失重率约为 ８％ 。 Ｗａｎｇ 等［７］ 从

农业土壤中分离鉴定出能够在无机盐培养基

（ＭＳＭ）中 ３０ ℃条件下高效降解商业聚乳酸 ／ 聚
对苯二甲酸⁃已二酸丁二醇酯（ ＰＬＡ ／ ＰＢＡＴ）的共

混薄膜的菌株罗伦特隐球菌（Ｐａｐｉｌｉｏｔｒｅｍａ ｌａｕｒｅｎ⁃
ｔｉｉ）Ｓ２Ｐ４Ｐ，培养 ３０ ｄ 可实现约 １４％ 的膜重量损

失。 这些研究显示，现有菌株在中温条件下对

ＰＬＡ 的降解效能仍不够理想，尤其对于纯 ＰＬＡ 材

料的降解能力有待进一步提高。 近年来，塑料制

品的使用量逐年增加，在中国淡水流域中已检测

到微塑料的残留，主要分布于中下游航运码头、

农业集中区附近水域［８］ 。 鸭绿江作为中朝界江

与东北亚重要淡水生态廊道，流经长白山源头溪

流、辽东丘陵中游江段及河口湿地等多样生境，
流域内水温常年维持在 ０ ～３０ ℃，ｐＨ 呈中性至弱

碱性（７． ０ ～８． １），且沉积物中富含动植物残体分

解产生的有机质，为微生物生长提供了独特的生

存环境［９］ 。 随着鸭绿江流域周边城市环保产业

升级，ＰＬＡ 等可降解塑料正在逐步替代石油基塑

料，但针对该流域 ＰＬＡ 等生物基塑料降解微生

物的研究相对较少［１０］ 。 现有 ＰＬＡ 降解菌株筛选

研究多集中于土壤、海洋或高温工业环境，已分

离的菌株（如芽孢杆菌属 Ｂａｃｉｌｌｕｓ、罗尔斯通氏菌

属 Ｒａｌｓｔｏｎｉａ 菌株等）在淡水低温环境下降解活性

显著 下 降， 无 法 适 配 鸭 绿 江 流 域 的 生 态 条

件［１１⁃１３］ 。 同时，鸭绿江流域独特的环境与气候特

征，可能孕育着具有“中温适应性”和“高效降解

性”的本土 ＰＬＡ 降解细菌，这类菌株的挖掘不仅

能丰富淡水 ＰＬＡ 降解菌资源库，还可为该流域

ＰＬＡ 污染的生物修复提供菌种资源支撑［１４］ 。 拉

乌尔菌属（Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ）菌株因兼具广谱有机污染

物降解能力与较强的环境适应能力，近年来在难

降解有机污染物生物修复领域受到广泛关注。
现有研究表明，Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ 菌株可高效降解邻苯二

甲酸酯、石油烃、抗生素等多种环境污染物，同时

对聚酯类塑料具有一定的降解潜力。 Ｌｉ 等［１５］ 报

道了菌株 Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｓｐ． 在 ２８ ℃条件下 ６０ ｄ 对聚

乙烯（ＰＥ）塑料的降解率为 ４． ２％ ，并能增加 ＰＥ
薄膜的表面粗糙度，降低其疏水性。 Ｙｕａｎ 等［１６］

分离获得 １ 株菌株 Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｓｐ． ＤＹ２４１５，并证实

其可在中温条件下降解聚苯乙烯（ＰＳ）。 但目前

针对该属菌株对 ＰＬＡ 的降解能力、降解特性与

降解效能的系统性研究仍较为匮乏，尚未见淡水

河流环境来源的 Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ 菌株降解 ＰＬＡ 的相关

报道。 本研究采集鸭绿江流域源头至河口不同

生境（上游农业区、中游城镇生活区、下游自然保
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护区）的土壤样本，通过富集培养、分离纯化和

ＰＬＡ 降解能力检测，筛选出能适应鸭绿江中温淡

水环境的高效 ＰＬＡ 降解细菌，明确其分类地位

与降解特性。 本研究丰富了淡水 ＰＬＡ 降解菌的

多样性研究，揭示了鸭绿江流域微生物资源的独

特性，为后续研发针对 ＰＬＡ 污染的生物修复技

术提供科学依据，对保障鸭绿江流域生态安全、
推动生物降解材料的环境友好应用具有重要的

理论与实践意义。

１　 材料与方法

１． １　 材料

１． １． １　 样品采集　 在鸭绿江流域选取 ２０ 个代表

性采样点（分别为上游农业区、中游城镇生活区、
下游自然保护区），使用无菌取土器采集土壤样品

（深 ０ ～ ３０ ｃｍ），每个位点采集 ３ 份平行土壤样品

（每份 １００ ｇ）。 主要采样点具体位置、生境类型

等信息见表 １。

表 １　 主要采样点位置信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍａｒｙ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

采样点 地理坐标（经纬度） 采样点 地理坐标（经纬度）

宽甸满族自治县永甸镇
农业排水口附近

４０． ３３°Ｎ，１２４． ５０°Ｅ
４０． ５５°Ｎ，１２４． ８３°Ｅ

丹东市元宝区鸭绿江
风景名胜区

４０． １３°Ｎ，１２４． ４０°Ｅ
４０． １４°Ｎ，１２４． ４０°Ｅ

宽甸满族自治县长甸
镇稻田周边

４０． ４８°Ｎ，１２４． ８３°Ｅ
４０． ３３°Ｎ，１２４． ８２°Ｅ

丹东市振兴区帽盔山
公园

４０． １１°Ｎ，１２４． ３８°Ｅ
４０． ０９°Ｎ，１２４． ３５°Ｅ

宽甸满族自治县
鸭绿江岸边

４０． ４２°Ｎ，１２４． ８３°Ｅ
４０． ４３°Ｎ，１２４． ８３°Ｅ

东港市城市垃圾
卫生填埋场

４０． ０３°Ｎ，１２４． ０９°Ｅ
４０． ０３°Ｎ，１２４． １０°Ｅ

凤城市凤凰城区
垃圾处理厂

４０． ４１°Ｎ，１２３． ８６°Ｅ
４０． ４２°Ｎ，１２３． ８６°Ｅ

东港市长山镇鸭绿江口
国家级自然保护区湿地

４０． ８２°Ｎ，１２４． ０６°Ｅ
４０． ８３°Ｎ，１２４． １０°Ｅ

丹东市振安区
鸭绿江浮桥

４０． １４°Ｎ，１２４． ４２°Ｅ
４０． １５°Ｎ，１２４． ４３°Ｅ

东港市孤山镇鸭绿江口
国家级自然保护区湿地

３９． ８８°Ｎ，１２３． ６３°Ｅ
３９． ９０°Ｎ，１２３． ６０°Ｅ

１． １． ２ 　 供试材料 　 ＰＬＡ 颗粒：ＲＥＶＯＤＥ １０１，平
均分子量 １． ３ × １０５ Ｄａ，购自浙江海正生物材料公

司。 ＰＬＡ 薄膜：称取 ＰＬＡ 颗粒 ２ ｇ，加入氯仿至完

全溶解，倒入培养皿，室温通风挥干氯仿，制成厚

度 ０． １ ｍｍ 的薄膜，裁剪为 １． ５ ｃｍ ×１． ５ ｃｍ备用。
１． １． ３　 培养基与溶液的配制　 ① 无机盐培养基

（ｇ ／ Ｌ）：ＫＨ２ＰＯ４ ４． ５４，Ｎａ２ＨＰＯ４ ·１２Ｈ２Ｏ １１． ９４，
ＮＨ４Ｃｌ １． ０，ＭｇＳＯ４ ０． ５。 ② ＬＢ 培养基（ｇ ／ Ｌ）：胰
蛋白胨 １０． ０，酵母提取物 ５． ０，ＮａＣｌ １０． ０，ｐＨ ６． ８ ～
７． ２。 ③ ＰＬＡ 降解菌富集培养基（液体）：ＰＬＡ 粉

末 ０． ５ ｇ，无机盐培养基 １００ ｍＬ。 ④ ＰＬＡ 降解菌

筛选培养基（固体）：称取 ０． ２ ｇ ＰＬＡ 完全溶解于

氯仿中，加入 １００ ｍＬ 无机盐培养基，通风 ３ ｈ 去

除氯仿后，添加 １． ５％ 琼脂，灭菌后倒平板，保存

备用。 ⑤ 蛋白酶检测培养基：酪蛋白 ０． ２ ｇ，琼脂

２． ０ ｇ，蒸馏水 １００ ｍＬ，ｐＨ ７． ０ ～ ７． ２。 ⑥ 脂肪酶

检测培养基：三丁酸甘油酯 ０． ２ ｇ，罗丹明 Ｂ ０． １
ｍｇ，琼脂 ２． ０ ｇ，蒸馏水 １００ ｍＬ，ｐＨ ７． ０ ～ ７． ２。
⑦ 脂肪酶检测试剂：３０． ０ ｍｇ 硝基苯酚棕榈酸酯

（ｐ⁃ＮＰＰ）溶解于 １０ ｍＬ 异丙醇，加入 ２０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ
磷酸盐缓冲液（ｐＨ ７． ０）定容至 １００ ｍＬ， 用作脂

肪酶活性检测底物溶液。

１． １． ４　 主要试剂与仪器设备　 细菌基因组 ＤＮＡ
快速提取试剂盒（Ｂ５１８２２５，上海生工生物工程股

份有限公司）；Ｅｘ ｔａｑ 酶（ＲＲ００１Ａ，宝日医生物技

术有限公司）。 电子分析天平（ＬＣ⁃ＦＡ２００４，上海

力辰仪器科技有限公司）；恒温摇床（ＴＹ⁃７０Ｂ，天
津市泰斯特仪器有限公司）； 聚合酶链式反应仪

（Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ， ＰＣＲ）（Ｃ１０００，伯乐生

命医学产品有限公司）；基因测序仪（ＭｉＳｅｑ，因美

纳科 学 器 材 有 限 公 司 ）； 扫 描 电 子 显 微 镜

（ＳＵ８０１０，株式会社日立制作所）；水接触角测量

仪（ＤＳＡ１００，克吕士科学仪器有限公司）；液相质

谱联用仪（Ｑ⁃ＴＯＦ ６５４５， 安捷伦科技有限公司）；
傅里叶变换红外光谱仪（ＶＥＲＴＥＸ⁃７０， 布鲁克科

技有限公司）。
１． ２　 方法

１． ２． １　 ＰＬＡ 降解菌株的分离筛选与纯化培养　
取 １０ ｇ 各采样点的土壤样品，加入无菌生理盐水

振荡制成悬液，接种至 ＰＬＡ 降解菌富集培养基

中，３０ ℃、１８０ ｒ ／ ｍｉｎ 恒温培养 １０ ｄ，进行富集培

养。 取 １ ｍＬ 富集培养菌液，用无菌生理盐水梯度

稀释至 １０ － ３、１０ － ４、１０ － ５，每个浓度梯度取 ０． １ ｍＬ
均匀涂布于 ＰＬＡ 降解菌筛选培养基平板，３０ ℃
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恒温培养 ７ ｄ。 观察平板上菌落的生长情况，将
周围具有透明圈的菌落标记为降解 ＰＬＡ 的候选

菌株［１７］。 将初筛得到的候选菌株在蛋白酶、脂肪

酶检测培养基平板上划线培养，３０ ℃培养 ４８ ｈ，
观察水解透明区形成情况，分析 ＰＬＡ 降解菌株的

蛋白酶 ／脂肪酶分泌情况。 并将菌株接种至含有

ＰＬＡ 薄膜的无机盐培养基中，３０ ℃、１５０ ｒ ／ ｍｉｎ 培

养 ３０ ｄ，每 ６ ｄ 取样一次，计算 ＰＬＡ 降解率。 降

解率（％ ） ＝ ［（Ｍ１ － Ｍ０） ／ Ｍ１］ × １００％ 。 式中，Ｍ１

为 ＰＬＡ 降解前重量；Ｍ０ 为 ＰＬＡ 降解后重量。
１． ２． ２　 ＰＬＡ 降解菌株的生理生化特征与分子生

物学鉴定 　 以 ＰＬＡ 降解菌株基因组 ＤＮＡ 为模

板，使用引物 ２７Ｆ ／ １４９２Ｒ 进行 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因的

ＰＣＲ 扩增。 ＰＣＲ 扩增产物送至上海生工生物有

限公司进行测序，利用美国国家生物技术信息中

心（Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ，
ＮＣＢＩ）数据库（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ ）
基本局部比对搜索工具 （ Ｂａｓｉｃ Ｌｏｃａｌ Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ
Ｓｅａｒｃｈ Ｔｏｏｌ， ＢＬＡＳＴ）进行同源性比对，采用分子

进化遗传学分析（Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ
Ａｎａｌｙｓｉｓ， ＭＥＧＡ）的邻接法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ）构

建系统发育树［１８］。 参照《伯杰氏细菌鉴定手册》
（第 ９ 版），进行菌株的生理生化鉴定［１９］。
１． ２． ３　 ＰＬＡ 降解菌株的基因组测序与功能注释

　 基因组 ＤＮＡ 经提取纯化与质量检测后，参照

Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序标准流程构建测序文库。 将基因组

ＤＮＡ 片段化处理，连接测序接头后进行 ＰＣＲ 扩

增富集，文库质控合格后，采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ
６０００ 平台进行双末端测序，获得原始测序数据，
并对原始数据进行过滤以去除低质量 ｒｅａｄｓ 及接

头序列［２０］。 使用 Ｐｒｏｋｋａ ｖ１． １４． ６ 软件预测基因

组中的编码序列（Ｃｏｄｉｎｇ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ， ＣＤＳ），同时预

测 ｔＲＮＡ（ ｔＲＮＡｓｃａｎ⁃ＳＥ ｖ２． ０）、 ｒＲＮＡ（ＲＮＡｍｍｅｒ
ｖ１． ２）及重复序列（ＲｅｐｅａｔＭａｓｋｅｒ ｖ４． １． ２） ［２１］。
１． ２． ４　 降解后 ＰＬＡ 薄膜的扫描电子显微镜、水

接触角、傅里叶变换红外光谱表征及降解产物的

ＭＳ 检测 　 将裁剪好的 ＰＬＡ 薄膜放入装有 １００
ｍＬ 无机盐培养基中，接种 １０ ｍＬ ＰＬＡ 降解菌菌

悬液。 设“未接种菌株培养基 ＋ ＰＬＡ 薄膜”为空

白对照，３０ ℃、１５０ ｒ ／ ｍｉｎ 恒温培养，３０ ｄ 后取出

ＰＬＡ 薄膜样品。 薄膜表面喷金后，使用扫描电子

显微镜（ＳＥＭ）观察，放大倍数为 １ ０００ × ，对比降

解组与对照组的差异［２２］。 ＰＬＡ 薄膜平整固定在

水接触角（ＷＣＡ）测量仪的样品台上，用微量进样

器在薄膜表面滴加 ２ μＬ 超纯水。 每个薄膜样品

选取 ３ 个不同测定点，用 Ｋｒüｓｓ Ａｄｖａｎｃｅ 软件计算

ＷＣＡ［２３］。 使用傅里叶变换红外光谱仪（ＡＴＲ⁃ＦＴ⁃
ＩＲ）对 ＰＬＡ 薄膜进行表面分析，分辨率为 ４． ０
ｃｍ － １，频率范围为 ４ ０００ ｃｍ － １ ～ ４００ ｃｍ － １。 使用

液相质谱联用仪（ＬＣ ／ ＭＳ）对培养液进行成分分

析，离子源为 ＥＳＩ，正离子扫描模式，毛细管电压

为 ３． ５ ｋＶ，锥孔电压为 ２０ ｋＶ，射频透镜电压为

０． ５ Ｖ，源温度为 １２０ ℃。
１． ２． ５　 ｐＨ 和温度对菌株所产酯酶酶活力的影响

　 采用对硝基苯基乙酸酯（ｐ⁃ＮＰＰ）比色法测定酯

酶酶活力［２４］。 反应体系 ２ ｍＬ：１． ０ ｍＬ 缓冲液、
０． ５ ｍＬ ｐ⁃ＮＰＰ 底物溶液、０． ５ ｍＬ ＰＬＡ 降解菌液。
将上述溶液混匀后在设定温度下孵育 １０ ｍｉｎ，于
４０５ ｎｍ 波长处测定吸光度值。 在上述反应体系

下，每分钟催化生成 １ μｍｏＬ 对硝基苯酚（ｐ⁃ＮＰ）
所需的酶量为 １ 个活力单位（Ｕ）。 以不含酶的缓

冲液作为对照。 设置 ｐＨ 为 ６． ０、７． ０、８． ０、９． ０、
１０． ０，反应温度为 ３０ ℃，按照酯酶酶活力测定方

法，以各 ｐＨ 条件下的酶活力相对值（以最高酶活

力为 １００％ ）为指标，绘制 ｐＨ⁃酶活力变化柱形

图。 分别设置 ２５、３０、３５、４０、４５、５０ ℃，共 ６ 个温

度梯度。 固定反应 ｐＨ 值为最适 ｐＨ，按照酯酶酶

活力测定方法，以各温度下的酯酶酶活力相对值

（最高酶活力为 １００％ ）为指标，绘制温度⁃酯酶酶

活力变化柱形图。
１． ２． ６　 数据分析 　 实验数据均以“平均值 ± 标

准差（χ－ ± ＳＤ）”表示，采用 ＳＰＳＳ ２６． ０ 软件进行

统计分析，通过单因素方差分析（ＡＮＯＶＡ）检验

数据的差异显著性（Ｐ ＜ ０． ０５ 为差异显著）；使用

Ｏｒｉｇｉｎ ２０２４ 软件绘制作图，使用 Ｍｅｇａ１１ 软件构

建系统发育进化树。

２　 结果与分析

２． １　 ＰＬＡ 降解菌株的分离筛选与菌种鉴定

从鸭绿江流域不同采样点采集的 ６０ 份土壤

样品中，通过富集培养和选择性平板分离，获得

１ 株能够在 ＰＬＡ 筛选培养基上生长的菌株 ＬＤ⁃
ＰＬＡ⁃０１。 在以 ＰＬＡ 为唯一碳源的固体培养基中

培养 ７ ｄ 后，形成明显的水解透明区（图 １Ａ），表
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明该菌株具有利用 ＰＬＡ 的能力。 其 ＳＥＭ 照片

（图 １Ｂ）显示，细胞呈短杆状，大小约 １． ２ ～ １． ８
μｍ × ０． ５ ～ ０． ８ μｍ，表面光滑，无荚膜结构。 通

过特异性底物平板检测，发现菌株 ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 在

酪蛋白平板上形成明显的蛋白水解透明区，表明

其能分泌蛋白酶（图 １Ｃ）；在三丁酸甘油酯平板上

形成的水解透明区，表明其具备产脂肪酶的能力

（图 １Ｄ）。

图 １　 ＰＬＡ 降解菌株的胞外水解酶酶活力鉴定与显微形态观察

Ｆｉｇ． １　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｈｙｄｒｏｌｙｔｉｃ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｉｃ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ ＰＬＡ⁃ｄｅｇｒａｄｉｎｇ ｓｔｒａｉｎｓ
Ａ：降解菌株在 ＰＬＡ 平板上的水解透明区； Ｂ：降解菌株的 ＳＥＭ 显微形态； Ｃ：降解菌株在酪蛋白平板上的蛋白酶水解透明

区； Ｄ：降解菌株在三丁酸甘油酯平板上的脂肪酶水解透明区

Ａ： Ｃｌｅａｒ ｚｏｎｅ ｆｏｒｍｅｄ ｂｙ ｄｅｇｒａｄｉｎｇ ｓｔｒａｉｎｓ ｏｎ ＰＬＡ ｐｌａｔｅｓ； Ｂ： Ｓｃａｎｎｉｎｇ ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｉｃ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ ｄｅｇｒａｄｉｎｇ ｓｔｒａｉｎｓ；
Ｃ： Ｃｌｅａｒｚｏｎｅ ｆｏｒｍｅｄ ｂｙ ｐｒｏｔｅａｓｅ ｈｙｄｒｏｌｙｓｉｓ ｏｎ ｃａｓｅｉｎ ｐｌａｔｅｓ； Ｄ： Ｃｌｅａｒ ｚｏｎｅ ｆｏｒｍｅｄ ｂｙ ｌｉｐａｓｅ ｈｙｄｒｏｌｙｓｉｓ ｏｎ ｔｒｉｇｌｙｃｅｒｉｄｅ ｐｌａｔｅｓ

　 　 形态学分析结果表明，菌株 ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 为革

兰阴性短杆菌，无芽孢，无鞭毛，菌落圆形、湿润、
灰白色、边缘整齐。 生理生化特性鉴定结果显示

（表 ２），菌株能够利用葡萄糖、蔗糖、山梨醇、阿拉

伯糖、鼠李糖等糖类物质和鸟氨酸、组氨酸、明胶

等氮类物质，这些特征与 Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ
菌株的典型特性（形态学特征、生理生化指标）一
致［２５］。
表 ２　 菌株 ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 对不同碳源与氮源的利用情况

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｂｙ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１

碳源 利用情况 氮源 利用情况

葡萄糖 ＋ 明胶 ＋

蔗糖 ＋ 赖氨酸 ＋

山梨醇 ＋ 鸟氨酸 ＋

甘露醇 ＋ 精氨酸 －

Ｌ⁃鼠李糖 ＋ 组氨酸 ＋

Ｌ⁃阿拉伯糖 ＋ 尿素 ＋

　 注： ＋ 表示在含该碳源 ／ 氮源培养基上生长良好； － 表示不生长

　 　 通过 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列分析进一步确定菌

株 ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 的分类地位。 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列测定

后，在 ＮＣＢＩ 数据库中进行 ＢＬＡＳＴ 比对，结果显

示与 Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ 菌株序列相似度达

９８％ 。 构建基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列的系统发育

树（图 ２），菌株 ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 与 Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｏｒｎｉｔｈｉ⁃

ｎｏｌｙｔｉｃａ Ｒｏ２４７２４ 的亲缘性较近。 该菌株与肺炎

克雷伯杆菌（Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａ ｐｎｅｕｍｏｎｉａｅ） 种明显分开，
表明 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 代表了一个独

特的生态型，可能是在鸭绿江流域特定环境条件

下进化形成的。 进而验证了从鸭绿江流域土壤中

筛选到 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ 的生态合理性，与该流域

优势菌门变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）分布相符［２６］。

图 ２　 ＰＬＡ 降解菌株 Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ
ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 的系统发育进化树

Ｆｉｇ． ２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｔｒｅｅ ｏｆ
ＰＬＡ⁃ｄｅｇｒａｄｉｎｇ ｓｔｒａｉｎｓ Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１
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２． ２　 ＰＬＡ 降解菌株Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１
的全基因组特征与功能解析

２． ２． １　 菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 的全基

因组基本特征分析　 对菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃
ＰＬＡ⁃０１ 进行全基因组测序，获得大小为 ５． ５４ Ｍｂ 的

完整基因组。 菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 的

全基因组特征圈（图 ３）显示了其染色体的基本结

构，从内到外依次为 ＧＣ 含量、ＧＣ 偏移、ｔＲＮＡ／ ｒＲＮＡ
分布、正向编码基因和反向编码基因。 ＧＣ 含量为

５５． ４％，共编码 ５ ２８７ 个蛋白质编码基因、７３ 个 ｔＲ⁃
ＮＡ 和 ２ 个 ｒＲＮＡ。 基因组特征与已报道的 Ｒａｏｕｌｔｅｌ⁃
ｌａ ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ 菌株基本一致，如 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ
Ｓ１２ 菌株（５． ５２ Ｍｂ）［２７］，但 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃
ＰＬＡ⁃０１ 基因组相对较大，可能是由于存在质粒或基

因重复。 基因组注释显示其不存在耐药基因，表明

菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 不含碳青霉烯耐

药基因等临床风险基因，为实际环境应用的安全性

提供参考。

图 ３　 Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ 全基因组特征圈
Ｆｉｇ． ３　 Ｔｈｅ ｗｈｏｌｅ⁃ｇｅｎｏｍｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｍａｐ ｏｆ Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ

２． ２． ２　 菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 的 ＰＬＡ
降解相关功能基因注释与分析 　 通过生物信息

学分析，发现菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１
含有多个与聚酯类物质降解相关功能基因，其
可能具有降解 ＰＬＡ 的功能（表 ３ ） 。 值得注意

的是，在基因组中含有一个完整的酯酶基因

（ ＬｉｐＢ） ，该基因在其他 Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ 菌株中未见

报道， 推测是通过水平转移获得， 这可能是

Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 适应鸭绿江环境

并具有 ＰＬＡ 降解能力的关键因素。 菌株 Ｒ． ｏｒ⁃
ｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 中的 ＬｉｐＢ 基因与 Ｐｓｅｕｄｏ⁃
ｍｏｎａｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ 编码脂肪酶的基因有 ６７． ６％ 的

相似度，表明该酶可能是潜在的 ＰＬＡ 降解相

关酶。
表 ３　 菌株 Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 基因组中潜在的 ＰＬＡ 降解酶基因

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ＰＬＡ⁃ｄｅｇｒａｄｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１

基因 功能预测 相似度 ／ ％ 菌株 参考文献

ＰｃｄＧＨ 漆酶，具有降解邻苯二甲酸酯（ＰＡＥｓ）能力 ９８． ０ Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＸＦ２０１ ［２８］

ＬｉｐＢ 酯酶，具有降解聚对苯二甲酸乙二醇酯（ＰＥＴ）能力 ６７． ６ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ［２９⁃３０］

ＡｌｋＢ１ 漆酶，具有降解低密度聚乙烯（ＬＤＰＥ）能力 ４０． ４ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ［３１］

Ｌａｃｃａｓｅ 漆酶，具有降解 ＬＤＰＥ 能力 ３２． ８ Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ ｒｕｂｅｒ ［３２］

ＥｓｔＡ 酯酶，具有降解 ＰＥＴ 能力 ３０． ９ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｓｐ． ［２９］
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２． ３　 菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 对 ＰＬＡ
的降解性能分析

２． ３． １　 菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 对 ＰＬＡ
膜的降解分析 　 菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃
０１ 的 ＰＬＡ 降解曲线如图 ４ 所示。 在 ３０ ℃条件

下，随着降解菌株孵育时间的增长，ＰＬＡ 膜的失重

率逐渐增加， ３０ ｄ 时 ＰＬＡ 薄膜的降 解 率 达

１４． ６％ 。表明 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 是一株

中温型 ＰＬＡ 降解菌，与鸭绿江流域夏季水温

（２５ ～ ３０ ℃）相重叠，说明其降解特性与流域自然

条件相契合，可利用 ＰＬＡ 作为碳源生长代谢。 相

较于已知的聚乙烯降解菌株 Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｏｒｎｉｔｈｉｎｏ⁃
ｌｙｔｉｃａ Ｊ⁃ＭＰｓ⁃ＳＡｓ（６０ ｄ 聚乙烯降解率 ４． ２０％ ） ［３３］，
菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 对 ＰＬＡ 的降解

效率更高且周期更短，是该流域 ＰＬＡ 废弃物的原

位生物修复的理想菌株资源。
２． ３． ２　 ＰＬＡ 薄膜降解后的 ＳＥＭ 和 ＷＣＡ 表征分

析　 通过 ＳＥＭ 检测 ＰＬＡ 薄膜在菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉ⁃
ｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 降解前后的表面形貌变化结

果显示，未降解的 ＰＬＡ 薄膜表面光滑平整（图

５Ａ），而降解后的 ＰＬＡ 薄膜表面出现大量的孔

洞、裂痕和凹凸不平的结构（图 ５Ｂ），表明菌株 Ｒ．
ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 对 ＰＬＡ 薄膜有明显的

降解作用。 菌株可附着在 ＰＬＡ 膜表面，其分泌的

水解酶导致薄膜发生水解［１７］。 ＷＣＡ 分析 ＰＬＡ
薄膜降解前后表面性质的变化结果显示，未降解

ＰＬＡ 薄膜的水接触角为（６７． ２ ± ２． ３）°（图 ５Ｃ），
呈现较强的疏水性；而经菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ
ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 降解 ３０ ｄ 后，水接触角降至（４４． ５ ±
３． １）°（图 ５Ｄ），表明 ＰＬＡ 表面疏水性显著降低

（Ｐ ＜ ０． ０５），亲水性增强。 这是由于 ＰＬＡ 分子链

被水解断裂，产生了更多的亲水性末端羧基和羟

基，从而改善了材料表面的亲水性表明菌株分泌

的酶提高了 ＰＬＡ 表面的亲水性，使菌株更容易附

着在 ＰＬＡ 膜表面［３４］。

图 ４　 菌株 Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１
对 ＰＬＡ 薄膜的降解曲线

Ｆｉｇ． ４　 Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ＰＬＡ ｆｉｌｍ ｂｙ ｓｔｒａｉｎ
Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１

图 ５　 ＰＬＡ 薄膜降解后的 ＳＥＭ 和 ＷＣＡ 表征

Ｆｉｇ． ５　 ＳＥＭ ａｎｄ ＷＣＡ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｄｅｇｒａｄｅｄ ＰＬＡ ｆｉｌｍｓ
Ａ、Ｃ： 未经菌株Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 处理ＰＬＡ 薄膜的 ＳＥＭ 和ＷＣＡ 表征；Ｂ、Ｄ： 经过菌株Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 处理

ＰＬＡ 薄膜的 ＳＥＭ 和ＷＣＡ 表征

Ａ， Ｃ： ＳＥＭ ａｎｄ ＷＣＡ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｕｎｔｒｅａｔｅｄ ＰＬＡ ｆｉｌｍｓ ｗｉｔｈｏｕｔ ｓｔｒａｉｎ ｏｆ Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１；Ｂ， Ｄ： ＳＥＭ ａｎｄ ＷＣＡ ｃｈａｒ⁃
ａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ＰＬＡ ｆｉｌｍｓ ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｓｔｒａｉｎ ｏｆ Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１

２． ３． ３　 ＰＬＡ 薄膜降解后的 ＡＴＲ⁃ＦＴＩＲ 分析 　 空

白对照组与菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 降

解组样品的 ＡＴＲ⁃ＦＴＩＲ 光谱图对比结果显示（图
６），空白对照样品的光谱图中出现 ＰＬＡ 的典型特

征官能团吸收峰，峰形尖锐、强度稳定，无明显偏

移和衰减。 ２ ９９６ ｃｍ － １处对应次甲基（⁃ＣＨ⁃）中的

Ｃ⁃Ｈ 伸缩振动吸收峰，是 ＰＬＡ 分子链中烷基的特

征峰；１ ７４５ ｃｍ － １处对应酯羰基（Ｃ ＝ Ｏ）的伸缩振

０７ 　 　 　 　 　 微　 生　 物　 学　 杂　 志　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 ４６ 卷



动吸收峰，是 ＰＬＡ 最具特征性吸收峰，其强度直

接反映 ＰＬＡ 的含量；１ ４５０ ｃｍ － １和 １ ３８３ ｃｍ － １处

分别对应甲基（⁃ＣＨ３）的反对称弯曲振动和对称

弯曲振动；１ １８２ ｃｍ － １ 和 １ ０７８ ｃｍ － １ 处为酯键中

Ｃ⁃Ｏ 的伸缩振动吸收峰，对应 ＰＬＡ 分子链中的酯

键连接结构。 ８６４ ｃｍ － １ 和 ７５４ ｃｍ － １ 处分别对应

Ｃ⁃Ｃ 骨架振动和⁃ＣＯ 伸缩振动吸收峰。 与空白对

照相比，菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 降解 ３０
ｄ 后的样品光谱发生显著变化。 １ ７４５ ｃｍ － １处酯

羰基（Ｃ ＝ Ｏ）伸缩振动吸收峰强度较空白对照降

低 ３７． ７％ ，表明 ＰＬＡ 分子中的酯键发生断裂；
１ １８２ ｃｍ － １和 １ ０７８ ｃｍ － １处 Ｃ⁃Ｏ 酯键吸收峰强度

分别降低 ３３． ３％ 和 ３４． ３％ ，进一步证实 ＰＬＡ 分

子链因酯键断裂而发生降解，上述表征变化表明

Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 可通过分泌胞外酶

催化酯键的水解，实现对 ＰＬＡ 的降解。
２． ３． ４ 　 菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 降解

ＰＬＡ 产物组成的液相质谱分析　 液相质谱联用仪

（ＬＣ ／ ＭＳ）检测结果显示，空白对照体系的色谱图

中无对应乳酸的特征峰（图 ７Ａ），表明空白体系

中无乳酸生成，ＰＬＡ 未发生降解。 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉ⁃
ｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 降解体系中，在 ｍ ／ ｚ 为 ９１ 处时出

现了乳酸单体特征峰。 同时，在 ｍ ／ ｚ 为 １６３、２３５、
３０７ 处分别检测到特征峰代表了为乳酸二聚体及

更高聚合度的 ＰＬＡ 降解中间产物，表明该菌株可

将 ＰＬＡ 降解至乳酸单体及其寡聚体（图 ７Ｂ）。

图 ６　 ＰＬＡ 膜的傅里叶红外光谱表征

Ｆｉｇ． ６　 Ｆｏｕｒｉｅｒ ｔｒａｎｓｆｏｒｍ ｉｎｆｒａｒｅｄ ｓｐｅｃｔｒｏｓｃｏｐｙ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ＰＬＡ ｆｉｌｍｓ

图 ７　 ＰＬＡ 膜降解产物组成的质谱检测

Ｆｉｇ． ７　 Ｍａｓｓ ｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ＰＬＡ ｆｉｌｍｓ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ
Ａ：未经菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 处理 ＰＬＡ 膜的降解产物；Ｂ：经菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 处理 ＰＬＡ 膜的降

解产物

Ａ：Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｆ ＰＬＡ ｆｉｌｍｓ ｗｉｔｈｏｕｔ ｓｔｒａｉｎ Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ； Ｂ：Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｆ ＰＬＡ ｆｉｌｍｓ
ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｓｔｒａｉｎ ｏｆ Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１

２． ４ 　 ｐＨ 和温度对菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃
ＰＬＡ⁃０１ 所产酯酶酶活力的影响

ｐＨ 对菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 所

产酯酶酶活力的影响曲线显示（图 ８Ａ），该酯酶

酶活力的 ｐＨ 适应范围较广，在 ｐＨ ７． ０ ～ ９． ０ 区

间均保持较高的酶活力（相对酶活力≥８０％ ）。
当 ｐＨ 为 ８． ０ 时，酯酶酶活力达到峰值，相对酶

活力为 １００％ ；当 ｐＨ 低于 ６． ０ 时，酶活力显著下

降 （Ｐ ＜ ０． ０５）， ｐＨ ５． ０ 时， 相 对 酶 活 力 仅 为

（３２． ６ ± ２． １）％ 。 温度对酯酶酶活力的影响曲线

显示（图 ８Ｂ），酯酶酶活力随温度升高呈先上升

后下降的趋势。 在 ２５ ～ ４５ ℃范围内，酶活力随

温度升高显著上升（Ｐ ＜ ０． ０５），４５ ℃ 时达到最

高值，相对酶活力为 １００％ ；当温度超过 ４５ ℃后，
酶活力有所下降，５０ ℃时相对酶活力为（７５． ５ ±
３． １）％ 。

１７４ 期　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　



图 ８　 ｐＨ 和温度对菌株 Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 所产酯酶酶活力的影响

Ｆｉｇ． ８　 Ｔｈｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｐＨ ａｎｄ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｏｎ ｃｒｕｄｅ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｆｒｏｍ Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１
Ａ：ｐＨ 对酯酶酶活力的影响；Ｂ：温度对酯酶酶活力的影响；不同小写字母表示各处理间差异性显著（Ｐ ＜ ０． ０５），相同字母表示

差异性不显著

Ａ：Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｐＨ ｏｎ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ； Ｂ： Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｏｎ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ；Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉ⁃
ｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ （Ｐ ＜ ０． ０５）， ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｌｅｔｔｅｒ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

３　 讨　 论

３． １　 鸭绿江流域 ＰＬＡ 降解菌株筛选与流域环

境污染的适配性

从“塑料环境”微生态角度分析，淡水环境中

γ⁃变形菌门（γ⁃Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）是塑料表面定殖的

优势菌门 ［３］，而 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 作

为 γ⁃变形菌门成员，其在 ＰＬＡ 表面的高效定殖能

力与这一规律相符。 塑料环境微生物群落的早期

定殖阶段主要由快速生长的菌株主导［３］，且塑料

表面形成的生物膜是水生生态系统中基因交换的

焦点区域，显著促进降解功能基因和耐药基因的

水平转移［３５］。 基因组分析表明，ＰＬＡ 降解菌株

Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 基因组中存在一个

独特的酯酶基因（ＬｉｐＢ），该基因与 ＰＥＴ 降解菌株

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ 产生的脂肪酶相关基因相

似度达 ６７． ６％ ［２９］，且该基因在其他已报道的

Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ 菌株中较为罕见。 这可能是通过基因

水平转移获得［２７］，与 “塑料环境是水平基因转移

热点区域”的研究结论［３５］一致，表明菌株 Ｒ． ｏｒｎｉ⁃
ｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 的 ＰＬＡ 降解功能可能源于

塑料环境微生态中的基因交流。 同时，基因组中

还检测到 ＰｃｄＧＨ（漆酶基因）、ＡｌｋＢ１（漆酶基因）
及 ＥｓｔＡ（酯酶基因）等聚酯降解相关基因［２８⁃２９］，这
些基因的协同表达为菌株高效降解 ＰＬＡ 提供了

遗传支撑。 此外，菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃
０１ 基因组中未检测到耐药基因，这为其在环境中

的安全应用消除了潜在风险，避免了“塑料环境

微生物含有耐药基因”的生态隐患［３６］。
ＰＬＡ 在淡水生态系统中的降解效率低下是

制约其环境友好应用的关键问题，而自然环境

中适应淡水低温 ／ 中温条件的 ＰＬＡ 降解菌资源

匮乏是核心瓶颈［３，１４］ 。 此前 ＰＬＡ 降解菌的筛选

研究多集中于高温堆肥或海洋环境，已报道的

芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）、罗尔斯通氏菌属（Ｒａｌｓｔｏ⁃
ｎｉａ）等菌株在淡水低温环境下降解活性显著降

低［１１⁃１３］ ，无法适配鸭绿江流域的生态条件［１０］ 。
从降解效率对比来看，本研究分离到的菌株

Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 对 ＰＬＡ 的降解速率

（０． ５％ ／ ｄ）显著高于鞘氨醇单胞菌 Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ
ｓｐ． Ｓ２（０． １４６％ ／ ｄ）、铜绿假单胞菌Ｐ． ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ Ｓ３
（０．１６％ ／ ｄ）和镰刀菌 Ｆｕｓａｒｉｕｍ ＬＴ⁃１（０． ２６３％ ／ ｄ）［３７⁃３８］。
菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 在中温淡水环

境中的高效降解效能（３０ ｄ 失重率 １４． ６％ ），进一

步凸显了土著菌株对特定生态的适应性优势，这
与淡水塑料环境微生物群落对原生环境的长期适

应性进化规律一致［３９］。 ｐＨ 与温度对酯酶酶活力

的影响实验表明，菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃
０１ 分泌的酯酶在 ｐＨ ７． ０ ～ ９． ０ 区间保持 ８０％以

上的相对酶活力（最适 ｐＨ ８． ０），在 ３０ ℃时酶活力

为最适温度的 ５０％ 。 鸭绿江流域水体 ｐＨ 为

７． ０ ～ ８． ０［９］，与酯酶的适宜 ｐＨ 范围高度重叠，且
菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 在 ３０ ℃ （中

温）条件下的降解效率仍能达到较高水平。 说明

菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 通过代谢调控

实现了酶活力与生长代谢 ｐＨ 和温度的重叠，这
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是其在自然环境中发挥降解功能的重要保障，相
较于高温降解菌株更适合在鸭绿江流域开展原位

修复。
３． ２　 基于酯酶家族与碳循环整合的 ＰＬＡ 降解

分子机制与生理基础

ＳＥＭ、ＷＣＡ、ＡＴＲ⁃ＦＴＩＲ 和 ＬＣ ／ ＭＳ 检测分析，
从多角度揭示了 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 对

ＰＬＡ 的机制降解。 菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃
ＰＬＡ⁃０１ 分泌的水解酶可侵蚀 ＰＬＡ 薄膜表面，形
成孔洞与裂痕，这一过程直接导致 ＰＬＡ 薄膜的物

理结构破坏与失重［１７］；降解后 ＰＬＡ 薄膜的水接

触角从 ６７． ２°降至 ４４． ５°，表面疏水性显著降低、
亲水性增强。 这是由于酶分子的活性中心与

ＰＬＡ 分子链中的酯键形成氢键或疏水互作，降低

酯键水解的活化能，促使 Ｃ⁃Ｏ 共价键（酯键）断

裂［３４］。 酶解作用使 ＰＬＡ 膜表面亲水性增强，促
进降解菌的附着，进一步提升降解效率，这与

ＰＬＡ 降解菌的典型作用模式一致［４０］。 在菌株

Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 对 ＰＬＡ 的降解过程

中，膜表面改性速率与酶解速率一致，这一特性可

能源于细胞附着与其酯酶分泌的协同作用。 结合

检测结果推导菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１
降解 ＰＬＡ 的路径：该菌株首先分泌酯酶或脂肪

酶，特异性催化 ＰＬＡ 分子链中的酯键水解，将大

分子 ＰＬＡ 分解为低聚体；随后，低聚体进一步被

酶解，最终生成乳酸单体；乳酸作为可代谢小分子

有机酸，可被菌株吸收利用，为自身生长提供碳源

和能量，并最终将其矿化为 ＣＯ２ 和 Ｈ２Ｏ［４１］。 这

进一步证实了菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１
的 ＰＬＡ 降解能力，使其在低营养的淡水生态系统

中仍能保持降解活性，与淡水寡营养环境中功能

微生物的碳源利用规律一致。 从碳代谢路径来

看，Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 将 ＰＬＡ 降解为乳

酸后，可通过琥珀酸代谢途径整合至微生物碳循

环。 淡水微生物的碳代谢途径具有高度灵活性，
可根据碳源类型切换代谢途径［４２］，Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏ⁃
ｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 的碳代谢特征恰好体现了这一

灵活性，使其在以 ＰＬＡ 为唯一碳源的环境中仍能

生长代谢。
本研究从鸭绿江流域上游农业区、中游城镇

生活区、下游自然保护区的土壤样品中，经富集培

养与选择性筛选，获得一株具有 ＰＬＡ 降解能力的

Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 菌株，３０ ｄ 内 ＰＬＡ 薄

膜失重率达 １４． ６％ 。 该菌株水解 ＰＬＡ 导致其出

现孔洞与裂痕，且亲水性增强。 菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏ⁃
ｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 分泌的胞外酶能够使 ＰＬＡ 链上

的 Ｃ⁃Ｏ 共价键（酯键）断裂，使羟基（⁃ＯＨ）和羧基

（⁃ＣＯＯＨ）暴露。 生物信息学分析发现该菌株基

因组中包含一个独特的酯酶基因（ＬｉｐＢ），与已知

聚酯水解酶相似度达 ６７． ６％ ，推测该酶是潜在的

ＰＬＡ 降解酶。 本研究初步明确了菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉ⁃
ｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 的 ＰＬＡ 降解功能，并分析了其

产生的胞外酶对 ＰＬＡ 的潜在降解机制，为淡水环

境 ＰＬＡ 污染治理提供了菌种资源与理论依据。
后续可进一步优化菌株发酵条件，提升酶产量，开
展酯酶基因的异源表达与改造以提高酶活力，推
动菌株 Ｒ． ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ＬＤ⁃ＰＬＡ⁃０１ 在环境治理

中的产业化应用。
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Ｌｉｐｐｉｎｃｏｔｔ Ｗｉｌｌｉａｍｓ ＆ Ｗｉｌｋｉｎｓ， １９９４．

［２０］ Ｄｕｎｈａｍ ＴＪ， Ｓｈｅｒｍａｎ ＴＪ， Ｒｅｅｄ ＫＪ， ｅｔ ａｌ． Ｏｐｔｉｍｉｚｅｄ ｌｉｂｒａｒｙ

ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ， ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ， ａｎｄ ｄａｔａ ａｎａｌｙｓｉｓ ｐｒｏｔｏｃｏｌｓ ｆｏｒ ｔｈｅ

ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｏｒｂｉｖｉｒｕｓ ｃｏｎｓｅｎｓｕｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［Ｊ］ ． ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍ⁃

ｉｃｓ， ２０２６， ２７（１）： ４８．

［２１］ Ｋａｒｉｍｉ Ｅ， Ｇｅｓｌａｉｎ Ｅ， Ｂｅｌｃｏｕｒ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｒｏｂｕｓｔｎｅｓｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ

ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓ ｉｎ ａｌｇａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｐｉｐｅｌｉｎｅｓ［Ｊ］ ． ＰｅｅｒＪ， ２０２１， ９： ｅ１１３４４．

［２２］ Ｗｕ Ｊ， Ｘｉａｏ Ｍ， Ｑｕｅｚａｄａ⁃Ｒｅｎｔｅｒｉａ ＪＡ， ｅｔ ａｌ． Ｓａｍｐｌｅ ｐｒｅｐａｒａ⁃

ｔｉｏｎ ｍａｔｔｅｒｓ： Ｓｃａｎｎｉｎｇ ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｅｒｉｃ ｍｅｍｂｒａｎｅｓ［ Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｅｍｂｒａｎｅ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｌｅｔ⁃

ｔｅｒｓ， ２０２４， ４（１）： １０００７３．

［２３］ Ｌöβｌｅｉｎ ＳＭ， Ｍｅｒｚ Ｒ， Ｍüｌｌｅｒ ＤＷ， ｅｔ ａｌ． Ａｎ ｉｎ⁃ｄｅｐｔｈ ｅｖａｌｕａ⁃

ｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ａｎｄ ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔ ｉｎｄｕｃｅｄ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓ ｏｎ ｓｔａｔｉｃ

ｃｏｎｔａｃｔ ａｎｇｌｅ ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｓ［ Ｊ］ ． Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓ， ２０２２， １２

（１）： １９３８９．

［２４ ］ Ｎｏｌａｓｃｏ⁃Ｓｏｒｉａ Ｈ， Ａｌｖａｒｅｚ⁃Ｇｏｎｚáｌｅｚ ＣＡ， Ｔｏｖａｒ⁃Ｒａｍíｒｅｚ Ｄ，

ｅｔ ａｌ． Ｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｌａｓｓｉｃａｌ ｌｉｐａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｓｓａｙｓ ｆｏｒ ｆｉｓｈ ｄｉ⁃

ｇｅｓｔｉｖｅ ｔｒａｃｔ ｓａｍｐｌｅｓ［Ｊ］ ． Ｆｉｓｈｅｓ， ２０２４， ９（７）： ２６１．

［２５］ Ａｌ⁃Ｈｕｌｕ ＳＭ， Ａｌ⁃Ｃｈａｒｒａｋｈ ＡＨ， Ａｌ⁃Ｓａａｄｉ ＭＡ． Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ｆｒｏｍ ｃｌｉｎｉｃａｌ ｓｐｅｃｉ⁃

ｍｅｎｓ ｉｎ Ｈｉｌｌａ ｃｉｔｙ， Ｉｒａｑ ［ Ｊ］ ． Ｍｅｄｉｃａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂａｂｙｌｏｎ，

２００９， ７（４）： ４２⁃４７．

［２６］ 宋宇， 高明， 曲贵伟， 等． 鸭绿江入海口湿地土壤细菌群

落结构和组装机制［ Ｊ］ ． 水生态学杂志， ２０２５， ４６ （５）：

２１４⁃２２２．

［２７］ Ｂａｏ Ｗ， Ｚｈｏｕ Ｙ， Ｊｉａｎｇ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ

Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ ｓｔｒａｉｎ Ｓ１２， ａ ｌｉｇｎｉｎ⁃ｄｅｇｒａｄｉｎｇ ｂａｃｔｅ⁃

ｒｉｕｍ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌ ［ Ｊ］ ． Ｇｅｎｏｍｅ Ａｎｎｏｕｎｃｅｍｅｎｔｓ，

２０１５， ３（２）： ｅ００１０４⁃１５．

［２８］ Ｆｅｎｇ Ｎ， Ｚｈａｎｇ Ｆ， Ｘｉｅ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏｍｅ ｍｉｎｉｎｇ⁃ｇｕｉｄｅｄ ａｃｔｉ⁃

ｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｗｏ ｓｉｌｅｎｃｅｄ ｔａｎｄｅｍ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｒａｏｕｌｔｅｌｌａ ｏｒｎｉｔｈｉｎｏｌｙｔｉｃａ

ＸＦ２０１ ｆｏｒ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｈｔｈａｌａｔｅ ａｃｉｄ ｅｓｔｅｒｓ［Ｊ］ ．

Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ Ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２０２３， ８６４： １６１０１３．

［２９］ Ｌｅóｎ⁃Ｚａｙａｓ Ｒ， Ｒｏｂｅｒｔｓ Ｃ， Ｖａｇｕｅ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｄｒａｆｔ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅ⁃

ｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｆｉｖｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｉｓｏｌａｔｅｓ ｔｈａｔ ｄｅｇｒａｄｅ ｐｏ⁃
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［３６］ Ｒｏｓｓｉ Ｆ， Ｓａｎｔｏｎｉｃｏｌａ Ｓ， Ｃｏｌａｖｉｔａ Ｇ． Ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｏｆ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｏｎ ｐｌａｓｔｉｃ ｗａｓｔｅ ｉｎ ａｑｕａｔｉｃ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ， ａｑｕａｔｉｃ

ａｎｉｍａｌｓ， ａｎｄ ｆｉｓｈｅｒｙ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ［ Ｊ ］ ． Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ， ２０２５， １４

（１１）： １１０６．

［３７］ Ｓａｔｔｉ ＳＭ， Ｓｈａｈ ＡＡ， Ｍａｒｓｈ ＴＬ， ｅｔ ａｌ． Ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｌｙ

（ ｌａｃｔｉｃ ａｃｉｄ） ｉｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｃｏｓｍｓ ａｔ ａｍｂｉｅｎｔ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ： Ｅｖａｌ⁃

ｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ ａｔｔｅｎｕａｔｉｏｎ， ｂｉｏ⁃ａｕｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｂｉｏ⁃ｓｔｉｍｕｌａ⁃

ｔｉｏｎ［Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｏｌｙｍｅｒｓ ｔｈｅ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２０１８， ２６（９）：

３８４８⁃３８５７．

［３８］ 庄昕怡， 楼晟豪， 李彤， 等． 一株降解聚乳酸微生物的筛

选及特性研究［Ｊ］ ． 工业微生物， ２０２５， ５５（１）： １⁃３．

［３９］ Ｌｉ Ｃ， Ｗａｎｇ Ｌ， Ｊｉ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｅｃｏｌｏｇｙ ｏｆ ｔｈｅ ｐｌａｓｔｉｓｐｈｅｒｅ：

Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ， ｆｕｎｃｔｉｏｎ， ａｓｓｅｍｂｌｙ， ａｎｄ ｎｅｔｗｏｒｋ ｉｎ ｔｈｅ

ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ ａｎｄ ｓｅａｗａｔｅｒ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ ［ Ｊ ］ ． Ｗａｔｅｒ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，

２０２１， ２０２： １１７４２８．

［４０］ Ｒａｚａ ＺＡ， Ｋｈａｔｏｏｎ Ｒ， Ｂａｎａｔ ＩＭ． Ａｌｔｅｒｉｎｇ ｔｈｅ ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃ ／ ｈｙ⁃

ｄｒｏｐｈｉｌｉｃ ｎａｔｕｒｅ ｏｆ ｂｉｏｐｌａｓｔｉｃ ｓｕｒｆａｃｅｓ ｆｏｒ ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌ ａｐｐｌｉｃａ⁃

ｔｉｏｎｓ［Ｍ］． Ｓｉｎｇａｐｏｒｅ： Ｓｐｒｉｎｇｅｒ， ２０２１： ４３１⁃４６６．

［４１］ Ｌｉｕ Ｌ， Ｈｕａ Ｙ， Ｓｕｎ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｉｎｇ ｉｎ ｗｅｔｌａｎｄｓ ｕｎｄｅｒ

ｔｈｅ ｓｈａｄｏｗ ｏｆ ｍｉｃｒｏｐｌａｓｔｉｃｓ： Ｃｈａｌｌｅｎｇｅｓ ａｎｄ ｐｒｏｓｐｅｃｔｓ ［ Ｊ］ ．

Ｔｏｘｉｃｓ， ２０２５， １３（３）： １４３．

［４２］ Ｙｉｎ Ｑ， Ｈｅ Ｋ， Ｃｏｌｌｉｎｓ Ｇ， ｅｔ ａｌ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｄｒｉｖｉｎｇ ｌｏｗ

ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ ｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ

ｓｏｌｕｔｉｏｎｓ［Ｊ］ ． Ｃｌｅａｎ Ｗａｔｅｒ， ２０２４， ７（１）： ５２．

５７４ 期　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　


