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[摘　要]　二甲基巯基丙酸内盐(dimethylsulfoniopropionate,DMSP)是地球上最丰富的有机硫分

子之一,也是微生物产生“冷室气体”二甲基硫(dimethylsulfide,DMS)的最主要前体物质,在驱动

全球硫循环和调节气候变化中均发挥着重要作用.同时,生物体内的 DMSP还可能具有渗透压调

节、抗氧化、冷冻保护、硫素贮存等功能.真核生物(主要是浮游植物)一直被认为是 DMSP的唯一

生产者,然而近期发现有着巨大生物量和活跃代谢能力的海洋αＧ变形菌纲细菌也可以合成 DMSP,
这使得异养细菌成为了海洋中DMSP潜在的重要来源.目前已分别从细菌和浮游微藻中鉴定出了

一种和两种DMSP合成关键酶的编码基因.此外,海洋细菌还是 DMSP的主要分解者,主要通过

脱甲基通路(约占DMSP生物降解量的７０％,不产生DMS)和裂解通路(约占DMSP生物降解量的

３０％,产生DMS)实现对 DMSP的分解代谢.除细菌外,许多浮游植物和某些真菌也具有裂解

DMSP产生DMS的能力.另外,DMSP裂解代谢通路有着很高的物种和遗传多样性,目前已知的

DMSP裂解酶多达八种.本文着重对DMSP的生物合成和降解通路中可产生源活性气体 DMS的

裂解通路及其在硫循环中的作用等方面进行了系统阐述,对深入理解 DMSP与 DMS的产生机制

及生态学效应具有重要科学意义.
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　　二甲基巯基丙酸内盐(dimethylsulfoniopropiＧ
onate,DMSP)是一种两性电解质(图１),也是地球

上含量最丰富的有机硫分子之一[１],其年产量高达

１０９ 吨,占全球海洋初级生产力的~１％—１０％[２３],
因此 DMSP是海洋生态系统中的重要碳源物质和

海洋细菌最主要的硫源物质[４５].此外,DMSP也是

“冷室气体”二甲基硫(dimethylsulfide,DMS)的最

主要前体物质.在全球范围内,每年由 DMSP裂解

产生的DMS约为３×１０８ 吨,其中约１０％通过水气

交换的方式释放进入大气,使得DMS成为了从海洋

转移到大气中最丰富的生源硫化物[１].进入大气中

的DMS,经化学氧化或光氧化作用的产物可作为云

凝结核增加成云规模,减弱太阳光到达海洋表面的

强度,从而对全球气候变暖产生负调控作用.另外,

形成的云层可通过降水将大量的硫转移至陆地,驱
动硫元素的海陆循环,因此 DMSP和 DMS在气候

调节和驱动全球硫循环过程中均发挥着至关重要的

作用[６７].

图１　二甲基巯基丙酸内盐(DMSP)的化学结构

以前普遍认为,DMSP只能由近海、河口及大洋

中的一些单细胞微藻、大型海藻、盐生植物及珊瑚等

真核生物合成[８１１],而我们与东英吉利大学JonaＧ
thanD．Todd博士的合作研究,首次发现了海洋异

养细菌也可以合成 DMSP,并鉴定出了参与其合成

的关键基因dsyB[１２].众所周知,浮游植物和异养
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细菌的营养方式完全不同,浮游植物主要分布在光

照丰富的浅水层,营自养生活;而化能异养细菌的生

存不依赖太阳光,生境更加广泛,在全水柱及沉积物

中均有分布,因此在不同深度的水体特别是沉积物

中,两者对 DMSP合成的贡献可能有较大的差异.
由于异养细菌在海洋环境中生物量巨大、代谢过程

丰富且十分活跃,因此海洋异养细菌能够合成 DMＧ
SP的发现具有重要的科学价值.

海洋异养细菌不仅能够合成 DMSP,同时也是

DMSP的最主要分解者.目前已知的细菌对 DMSP
的降解方式有两种:脱甲基途径和裂解途径[４,７,１３].
脱甲基途径在 DMSP降解中扮演主导角色,约占

DMSP生物降解量的７０％[１４],但是由于细菌主要通

过脱甲基通路同化 DMSP中的硫素及碳素,以获取

能量、增加生物量,因此脱甲基途径并不向环境中释

放生源活性气体 DMS;另外,脱甲基途径的遗传多

样性较低,目前仅在细菌中发现了一种参与脱甲基

途径的关键酶———DmdA[３].尽管裂解途径在 DMＧ
SP的生物降解中占次要地位,然而由于此过程可向

环境中释放DMS,同时参与的关键酶有着很高的物

种和遗传多样性(目前已从异养细菌和真菌中发现

了７ 种 不 同 的 DMSP 裂 解 酶,即 Ddd 酶 系———

DddD、DddL、DddP、DddQ、DddW、DddY 和

DddK[１５２２]);同时,很多藻类也能够裂解 DMSP,AlＧ
colombri等人从赫氏颗石藻(Emilianiahuxleyi)中
鉴定出了第一个真核藻类的 DMSP裂解酶― AlＧ
ma１[２３],因此下文中将对 DMSP代谢中的裂解途径

进行重点论述.
由于DMSP和DMS在全球硫循环和气候变化

中发挥着关键的作用,而 DMSP的生物合成/裂解

与海洋浮游植物/异养细菌密切相关,因此本文将对

海洋浮游植物和异养细菌在 DMSP的生物合成和

裂解中的作用、DMSP和 DMS的生理学功能及生

态学意义等方面进行系统阐述,并对将来的研究方

向进行展望.

１　DMSP的生物合成

１．１　海洋浮游植物等真核生物的DMSP合成

关于DMSP的生物合成,长期以来人们一直认

为只有海洋真核生物才可以完成这一过程(图２).
已报道具有 DMSP合成能力的真核生物主要包括

单细胞浮游微藻(硅藻、甲藻和颗石藻等)、大型藻

(肠浒苔、石纯和多管藻等)、盐生被子植物(大米草、
甘蔗和双头菊等)以及动物界中的鹿角珊瑚等[８１１].

图２　DMSP、二甲基硫(DMS)及相关代谢物在硫循环中的作用及命运(修改自[７])
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　　目前已从真核生物中鉴定出４条 DMSP合成

通路,包括甲藻中的脱羧基途径[２４]、被子植物中的

两种甲基化途径[２５２６]以及石莼、硅藻、颗石藻、青绿

藻和鹿角珊瑚中的转氨基途径[１０,２７２９].尽管人们早

在１９４８年就从两种多管藻中分离出了 DMSP[３０],
但是由于藻类的遗传操作通常比较困难并且真核藻

类的无菌纯培养物难以获取,因此 DMSP的合成基

因在很长时间 内 一 直 未 被 鉴 定.受 异 养 细 菌 中

DMSP合成基因dsyB(见下文)的启发,Todd实验

室首次从多种真核藻类(包括颗石藻、甲藻和硅藻

等)以及珊瑚中鉴定出了参与编码催化 DMSP转甲

基合成通路中关键酶４Ｇ甲硫基Ｇ２Ｇ羟基丁酸(４ＧmethＧ
ylthioＧ２Ｇhydroxybutyrate,MTHB)甲基转移酶的编

码基因DSYB,其编码产物 DSYB是一种SＧ腺苷甲

硫氨酸(SAM)依赖性甲基转移酶,免疫胶体金定位

显示DSYB主要分布于模式菌株―小普林藻(PryＧ
mnesiumparvum)的叶绿体及线粒体中;３４S/３２S同

位素示踪也支持了叶绿体及线粒体是 DMSP的主

要合成场所.来自不同 DMSP合成藻类DSYB 的

克隆表达以及转录组分析显示微藻 DMSP的产量

和胞内 DMSP浓度的可能主要受DSYB 转录水平

的影响,而与其编码蛋白的一级或高级结构关系不

大[２９].此外,Takabe实验室最近从硅藻ThalassioＧ
sirapseudonana 中鉴定出了DSYB的同工酶 TpMＧ
MT的编码基因TpMT２,其转录水平受盐度和氮源

可利 用 性 的 显 著 调 控,同 时 TpMMT 也 是 一 种

SAM 依赖性甲基转移酶,但其氨基酸序列与真核的

DSYB和原核的 DsyB 均有较大差别 (Identity＜
１７％),凝胶过滤层析显示 TpMMT 以蛋白单体的

形式存在[３１].

１．２　海洋原核生物的DMSP合成

如上所述,长期以来人们一直认为只有海洋真

核生物才能合成 DMSP,而最近我们首次报道了原

核生物———海洋异养细菌也可合成 DMSP[１２].我

们与 Todd实验室合作开展了分离自不同海洋环境

的细菌中筛选能够降解DMSP产生DMS(Ddd＋ )的
菌株,研究中发现一株分离自中国东海水体中的αＧ
变形菌纲细菌———团聚拉布伦茨氏菌(Labrenzia
aggregata)LZB０３３能够合成 DMSP (胞内浓度约

为９．６mM),这是首次发现异养细菌具有合成 DMＧ
SP的能力,摒弃了人们之前认为DMSP只能由真核

生物合成的观点[１２].
我们进一步的研究发现 LZB０３３通过与真核生

物相同的转氨基通路利用LＧ甲硫氨酸合成 DMSP,

并利用分子遗传学手段筛选鉴定出了首个参与

DMSP合成关键酶的编码基因dsyB.与藻类的同

工酶相同,该基因的编码产物 DsyB仍是一种SAM
依赖性甲基转移酶,可催化 MTHB的转甲基反应,
生成４Ｇ二甲基巯基Ｇ２Ｇ羟基丁酸 (４ＧdimethylsulfoＧ
nioＧ２Ｇhydroxybutyrate,DMSHB),后者是 DMSP转

氨基合成通路中的直接前体物质.DsyB的同源蛋

白存在于 １００ 个以上已全基因组测序的细菌中

(≥３９％identity,Evalue≤５×１０－６９),这些菌株均

分离自高盐或海洋环境中,其中所有经实验验证的

菌株均可合成DMSP.我们还从部分代表菌株中克

隆了其dsyB 基因,发现它们均可编码有活性的

MTHB甲基转移酶.因此,dsyB 基因可以作为鉴

定细菌DMSP生物合成能力的分子标记,以便科学

家们预测哪些细菌能够合成 DMSP,进而估算出一

定区域内海洋细菌对DMSP产量的贡献[１２].

DSYB/DsyB的系统发育进化分析结果显示,来
自真核生物的 DSYB 与来自 αＧ变形菌纲细菌的

DsyB分别组成两个独立的姐妹进化枝,同时有研究

表明线粒体祖先的内共生事件导致αＧ变形菌纲细菌

基因在真核生物的基因组中占据一定的比例[３２],因
此推测 DMSP的生物合成活性可能起源于原核细

菌,之后经线粒体祖先的内共生或其他较晚时期的

水平基因转移而进入真核藻类当中.值得注意的

是,DSYB并非分布于所有的藻类主要类群中,这也

提示部分重要藻类类群的祖先在进化过程中可能丢

失了DSYB 基因,或者原核dsyB 基因进入真核细

胞的水平转移事件在藻类的进化早期多次发生,进
入到了不同的藻类进化枝中[２９].

２　海洋生物裂解DMSP产生DMS

２．１　海洋异养细菌对DMSP的裂解

目前的研究表明,海洋细菌是 DMSP的最主要

分解者,通过脱甲基途径和裂解途径降解 DMSP,其
中裂解代谢可以生成 “冷室气体”DMS.已知的

DMSP裂解细菌主要来自于变形菌门(ProteobacteＧ
ria)的αＧ变形菌纲(Alphaproteobacteria)和γＧ变形

菌纲(Gammaproteobacteria),其中αＧ变形菌纲中的

玫瑰杆菌类群(Roseobacterclade)和 SAR１１类群

(SAR１１clade)是裂解 DMSP的最主要类群[７,１９].

SAR１１被认为是海洋中丰度最高的微生物类群,在
某些海域的表层海水中其丰度可高达细菌总量的约

５０％[３３];玫瑰杆菌类群,简称玫瑰杆菌(RoseobactＧ
er),也是全球表层海水中分布最广、数量最多的浮
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游细菌类群之一,约占某些近海浮游细菌群落的

２０％和大洋群落的５％[３４].此外,有研究显示几株

分离自淡水环境的放线菌门(Actinobacteria)和厚

壁菌门(Firmicutes)细菌也能够裂解DMSP[３５,３６].
关于微生物,尤其是海洋细菌裂解 DMSP产生

DMS的分子机制,目前已发现７种不同的DMSP裂

解酶,即Todd、Curson和Sun等人报道的Ddd酶系

(DddD、DddL、DddP、DddQ、DddW、DddY 和

DddK)[１５２２],其中DddP也存在于一些真菌中;大洋

中丰度最高的细菌类群SAR１１中的部分菌株,能够

通 过 DMSP 裂 解 酶 DddK 将 DMSP 裂 解 为

DMS[２２];而 DddP 和 DddQ 是海洋中分布最广的

DMSP裂解酶[１６,１８,２９].已发现的细菌 DMSP裂解

酶在细胞定位、生化性质和蛋白家族分类上均有较

大区别,其中 DddY 位于细胞周质[２０],而其他７种

DMSP裂 解 酶 则 分 布 于 胞 浆 中[７,２０];DddD 裂 解

DMSP的产物为 DMS和３Ｇ羟基丙酸盐(３ＧHP),而
其他７种真正意义上的 DMSP裂解酶的裂解产物

是DMS和丙烯酸盐,其中 DMS被释放到胞外,而

３Ｇ羟基丙酸盐或丙烯酸盐被进一步利用,最终进入

中心碳代谢[７](图３);Ddd酶系分属５个不同的蛋白

家族[３７],其中 DddD属于III型乙酰 CoA 转移酶家

族,其催化过程需还原性辅酶 A 的参与[１５],DddL/

Q/W/Y/K均属于cupin超家族,但不同的 Ddd酶

之间除羧基端cupin保守区外的其余蛋白序列差异

较大[７,１６１９,２２,３８],DddP 属 于 M２４ 金 属 蛋 白 酶 家

族[１６].此外近来对参与DMSP转运、代谢调控和下

游碳骨架利用相关的辅助蛋白也有诸多研究,如参

与 DMSP 转 运 的 DddT[３９]、参 与 代 谢 调 控 的

DddR[１５]和参与下游三碳骨架中３ＧHP代谢的 DdＧ
dAＧDddC通路[４０]和细胞毒性物质丙烯酸盐代谢的

AcuNＧAcuK(H)通 路[４０,４１] 和 PrpEＧAcuI 通 路

等[４２４４](图３).

　　关于Ddd酶系催化分子机制的研究,张玉忠实

验室解析了第一个DMSP裂解酶———DddQ的晶体

结构及其催化裂解DMSP的分子机制,提出以Zn２＋

作为辅基的DddQ 中的 Tyr１３１经苯酚化后可作为

催化碱,亲核攻击 DMSP 的 Cα而诱发 β消除反

应[４５],但也有学者提出了另外一种催化机制,认为

DddQ的辅基为Fe３＋ ,而 DMSP在 His１２３、Tyr１３１
和Tyr１２０的辅助下与DddQ结合,而后的β消除反

应由 Tyr１２０催化发生[４６].随后 DddP的晶体结构

和催化机制也被解析,研究认为 DddP的辅基为两

个 Fe 离 子———Fe１ 和 Fe２,Trp９５、Tyr１１７ 和

Tyr３６６辅 助 DMSP 进 入 催 化 中 心,DMSP 进 入

DddP后吸引Fe１向其靠近,活化了DMSP的Cα和

Asp３７７的羧基侧链,活化后的 Asp３７７作为催化

碱,亲核攻击DMSP的Cα诱发了其β消除,生成含

碳碳双键的丙烯酸盐并释放 DMS[４７,４８].最近,对

DddK和DddY晶体结构及其参与DMSP裂解机制

的解析也已完成,其中天然DddK的辅基为Fe２＋ 和

Zn２＋ ,然而结合 Ni２＋ 的 DddK活性更强,其催化机

制与张玉忠实验室提出 DddQ 催化 DMSP裂解的

机制十分类似,只是 DddK关键的催化碱的位置为

Tyr６４[４９];与 DddQ 相同,DddY 的辅基也是 Zn２＋ ,
由 His２６５,Glu２６９,His３３８ 和 H２O 共 同 稳 定 在

DddY 的 催 化 中 心,在 Phe２０７,Tyr２２５,Trp３５９,

His２６３和 Arg３６１辅助下进入催化中心的 DMSP
取代 H２O与Zn２＋ 结合,而后 Tyr２７１作为催化碱,
亲核攻击DMSP的Cα,使得CβＧS键断裂生成Cα＝
Cβ并释放 DMS,DddY 晶体结构的解析不仅破译

了其催化 DMSP裂解的分子机制,同时丰富了cuＧ
pin超家族的成员[５０].

通过上述研究,人们了解了参与 DMSP裂解代

谢的主要微生物类群、代谢通路、相关蛋白的酶学性

质以及催化的分子机制.

图３　DMSP的生物裂解通路
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２．２　浮游植物对DMSP的裂解

很多单细胞微藻也能够裂解 DMSP.AlcolomＧ
bri等人通过粗酶液提取、色谱优化纯化、胶内活性

检测和蛋白质组测序及转录组分析等方法从赫氏颗

石藻细胞裂解物的叶绿体富集组分中分离出了第一

个真核生物的DMSP裂解酶Alma１[２３],其编码基因

Alma１为细胞核基因且含有两段内含子序列,同时

由于Alma１与已知的所有细菌 DMSP裂解酶均没

有同源性,因此Alma１不可能来自于藻类共生菌的

基因组污染.该蛋白是氧化还原敏感的天冬氨酸/
谷氨酸/乙内酰脲消旋酶超家族的成员,Cys１０８和

Cys２６５可能是参与其催化的关键位点,Alma１的同

源序列分布广泛,存在于进化关系较远的单细胞甲

藻和鹿角珊瑚中,对一株与颗石藻类群进化关系较

远的珊瑚内共生甲藻(Symbiodinium sp．)Alma１
基因同源序列的克隆表达证实了其 DMSP裂解酶

的活性,远程水平基因转移可能解释Alma１分布于

分类地位较远的生物体中的原因[２３].

３　DMSP和 DMS的生理学功能及生态学

意义

　　DMSP和DMS均具有重要的生理功能.参与

DMSP合成的浮游藻类一般均有着较高的胞内浓度

(最高可达０．５M)[５,５１,５２],目前较为公认的是,DMＧ
SP在浮游植物中是一种渗透压调节剂[５３],另外有

研究显示生物体中的 DMSP还具有冷冻保护、捕食

防御、抵抗氧化压力等诸多抗逆活性[５４５６].此外,

DMSP还参与海洋生物间的信号传递[５７].然而,由
于目前真核 DMSP合成基因的缺失突变株尚未成

功构建,因此 DMSP对其原产生物体确切的生理功

能还未经证实.经 藻 类 释 放 入 水 体 中 的 溶 解 态

DMSP对海洋细菌而言是其最主要的硫源物质和重

要的碳源物质,很多微生物均可转运内化,并在其胞

内积累或代谢 DMSP,发挥其渗透压调节或能源物

质的功能[３９].DMS则是许多生物的化学引诱剂,
可被用作这些生物觅食的指引[５７５９].

DMSP和DMS也具有重要的生态学意义.首

先,近海海域中,由浮游动物摄食,自身细胞衰老、程
序性凋亡或病毒裂解而引发的藻类细胞破损将其胞

内大量的 DMSP释放入周围水体,使得海水中溶解

态DMSP浓度可达纳摩尔每升量级,同时具有还原

态硫元素的DMSP拥有很好的生物可利用性[２２],是
众多海洋微生物优质的营养源,因此 DMSP在海洋

生态系统的物质循环和能量流动中是非常关键一

环[５,６０].其次,如文章开篇所述,微生物裂解 DMSP
产生的DMS经海 气交换进入大气后,可被氧化为

二 甲 基 亚 砜 (dimethylsulfoxid,DMSO)、硫 酸 盐

(SO２－
４ )、硫代硫酸盐(S２O２－

３ )和连四硫酸盐(S４O２－
６ )

等固体颗粒物[７,１３],它们不仅可以作为凝结核促进

云层形成,通过“全球暗化作用(globaldimming)”降
低太阳光辐射至地表的强度,进而调节气候[６,６０,６１],
还可以通过大气环流、降水、河流入海等物理过程驱

动海洋、大气、陆地三栖硫库间的流转,实现全球硫

元素的生物地球化学循环[６２].

４　展　望

几十年来,浮游植物一直被认为是 DMSP的主

要生产者,而海洋细菌则被认为是 DMSP的主要分

解者.然而,近期海洋αＧ变形菌纲细菌也可以合成

DMSP的发现使得异养细菌成为了海洋中 DMSP
潜在的重要来源.众所周知,浮游植物和异养细菌

的营养方式完全不同,那么相对于浮游植物,异养细

菌 DMSP的生物合成是否有其独特的分子机制和

调控方式? 它们对海洋环境中 DMSP产生的相对

贡献如何? 浮游植物以太阳光作为能源,以二氧化

碳作为碳源,主要生活在太阳光能够照射到的区域

(主要为真光层);而异养细菌则以有机物作为能源

和碳源,其分布受太阳光照射的影响较小,在海洋全

水柱及沉积物中均有分布.因此,我们对 DMSP合

成的观测和估算不应仅限于可供浮游植物生长、光
照丰富的浅水层,而应该将目光扩展到全水柱甚至

沉积物中,以此对全球范围内 DMSP的产量、分布

及环境效应进行重新估算,通过已知的基因分子标

记,如原核细菌的dsyB 基因以及真核藻类的DSYB
和TpMT２基因,比较真核藻类和异养细菌在 DMＧ
SP生物合成中的相对贡献.与 DMSP的生物合成

相似,颗石藻DMSP裂解基因Alma１的发现以及过

去已知的多种原核 DMSP裂解基因,提供给了人类

评估真核藻类和原核细菌对 DMSP裂解相对贡献

以及研究此过程如何受环境因子调控的有力工具.
通过以往对DMSP生物合成的研究可知,不同

物种间在 DMSP合成通路及相关催化酶的编码基

因上均具有很高的多样性,同时许多具有 DMSP合

成能力的真核藻类转录组甚至基因组中均没有发现

DSYB 或TpMT２的同系物,表明它们可能利用与

DSYB和TpMMT序列差异较大的同工酶甚至其他

通路完成 DMSP的生物合成.与 DMSP生物合成

相似,目前已知的具有 DMSP 裂解功能的真核生
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物,如我们熟知的石莼(海白菜)和肠浒苔[６３],我们

在其现有的转录组序列中也没有发现Alma１的同

系物,这可能也预示着仍有一些尚待发掘的 DMSP
裂解酶的编码基因.

另外,部分生物,如真核生物赫氏颗石藻、小普

林藻等,原核生物团聚拉布伦茨氏菌、贝次假居大洋

菌(pseduooceanicolabatsensis)等,同时具备了DMＧ
SP生物合成和裂解的双重能力,那么是何种内源或

外源因素导致了这一生理现象? 而这两种截然对立

的生理过程又是如何在一个细胞内被精密调控的?
它对生物体适应外界环境变化又有什么样的生理意

义? 以上诸多未解之疑均是我们未来深入探究海洋

浮游植物和异养细菌在 DMSP生物合成和裂解机

制及其驱动全球硫循环作用方面着力的重点和前进

的方向.
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BiosynthesisandcleavageofDMSPandtheirrolesinglobalsulfurcycle

ZhangXiaoＧHua１,２ LiuJi１ LiuJingli１ ZhengYanfen１

(１．CollegeofMarineLifeSciences,OceanUniversityofChina;５．YushanRoad,Qingdao２６６００３,China;
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forMarineScienceandTechnology,Qingdao２６６２３７,China)

Abstract　Dimethylsulfoniopropionate (DMSP)isoneoftheearth􀆳smostabundantorganosulfurmoleＧ
cules,isbelievedtobethe majorprecursorofthe microbeＧgenerated “coolinggas”,dimethylsulfide
(DMS),andplayskeyrolesindrivingglobalsulfurcyclingandregulatingclimatechange．Meantime,DMＧ
SPispredictedtofunctionasanosmoprotectant,acryoprotectant,anantioxidantand/oragrazingdeterＧ
rentinitsproducers．Ithaslongbeenbelievedthatonlymarineeukaryotessuchasphytoplanktoncanmake
DMSP．However,wehaverecentlydiscoveredthatmarineheterotrophicAlphaproteobacteria,whichown
hugebiomassandactivemetaboliccapability,canalsomakeDMSP,makingheterotrophicbacteriabeapoＧ
tentialimportantsourceofmarineDMSP．Untilnow,oneprokaryoticDMSPsynthesisenzymeandtwoeuＧ
karyoticDMSPsynthesisenzymeshavebeenidentified．Inaddition,marinebacteriaarethemajorcaＧ
tabolisersofDMSP,andphytoplanktonandsomefungicanalsodegradeDMSP．Bothofthemcancleave
DMSPandreleaseDMS,buttheirmetabolicpathwaysaredistinct．Untilthetimeofwriting,uptoeight
differentDMSPlyaseshavebeenidentified．ThispapersystematicallyillustratesthebiosynthesisandcleavＧ
ageofDMSPandtheirfunctionsonsulfurcycling,whichwouldhaveimportantscientificsignificanceinunＧ
derstandingthemechanismofDMSPandDMSproductionandtheirecologicaleffects．

Keywords　marinemicroorganism;dimethylsulfoniopropionate(DMSP);dimethylsulfide(DMS);DMSP
biosynthesis;DMSPcleavage


