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摘  要：【目的】通过遗传学和生理学实验，揭示分离自工业废水的阿特拉津降解细菌具有遗

传和生理多样性，为阐明阿特拉津生物降解的分子机理和阿特拉津降解细菌在污染环境生物修

复中的应用提供新见解。【方法】用普通 PCR 方法检测菌株的阿特拉津降解基因，分析其降

解基因组成；用基因组重复序列 PCR 技术(rep-PCR)分析降解菌株的基因组类型；用 Western blot

方法检测菌株阿特拉津降解途径的第一个酶三嗪水解酶(TrzN)；用不同氮源(阿特拉津、莠灭净、

扑草净、西玛津、氰草净、阿特拉通和氰尿酸)和碳源(蔗糖、葡萄糖、麦芽糖、乳糖、柠檬酸

钠、乙酸钠和琥珀酸钠)培养降解菌株，通过检测培养液的 OD600 值，证明菌株能够利用的氮源

和碳源种类。【结果】对分离自工业废水的 27 个阿特拉津降解菌株所进行的阿特拉津降解基

因 PCR 检测表明，其降解基因组成分别为 trzN-atzBC、trzN-atzABC 和 atzADEF；通过 rep-PCR

实验将 27 个阿特拉津降解菌株分为 7 个群；Western blot 结果表明，27 个菌株中有 24 个含有

三嗪水解酶 TrzN；氮源利用实验表明，2 个菌株能够利用所有 7 种氮源生长，其余 25 个菌株只

能利用其中的 2−6 种；碳源利用实验表明，10 个菌株能够利用所有 7 种碳源生长，其余 17 个

菌株只能利用其中的 3−6 种。【结论】分离自某工业废水的 27 株阿特拉津降解功能菌存在相

当广泛的遗传和生理学上的多样性，trzN-atzABC 降解基因组成为首次发现。 
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Abstract: [Objective] The purpose of this paper is to reveal the genetic and physiological diversity 
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of atrazine-degrading bacteria isolated from industrial wastewater, to provide new insights for mo-
lecular mechanism of atrazine biodegradation. [Methods] Atrazine-degrading genes of 27 
atrazine-degrading strains were detected by the conventional PCR and their composition of 
atrazine-degrading genes was analyzed. The genome composition of these bacteria was analyzed by 
repetitive extragenic palindromic PCR (rep-PCR) genomic fingerprinting. Triazine hydrolase TrzN in 
bacteria, the first enzyme for atrazine-degrading pathway, was detected by Western blot analysis. Ni-
trogen source (atrazine, ametryn, atratone, cyanazine, prometryn, simazine and cyanuric acid) and 
carbon source (glucose, sucrose, maltose, lactose, sodium citrate, sodium succinate and sodium ace-
tate) used by these bacteria were analyzed by measuring absorbance of the culture at 600 nm.   
[Results] The conventional PCR experiments indicated that three main atrazine-degrading gene 
combinations (i) trzN-atzBC, (ii) trzN-atzABC, and (iii) atzADEF were observed respectively from 
either strain of 27 atrazine-degrading strains. rep-PCR analysis indicated that these bacteria could be 
differentiated into 7 clusters. Western blot analysis proved that 24 strains contained TrzN protein. 
Nitrogen source experiments showed that two strains could use all of the 7 compounds as nitrogen 
source and other 25 strains only could use 2−6 compounds as nitrogen source. Carbon source ex-
periments showed that 10 strains could use all of the 7 compounds as carbon source and other 17 
strains only could use 3−6 comlounds as nitrogen source. [Conclusion] These 27 atrazine-degrading 
strains isolated from industrial wastewater have their genetic and physiological diversity. 

Keywords: Atrazine, Biodegradation, Bacteria, Diversity 

阿特拉津(Arazine)，商品名莠去津，是一种三

嗪类除草剂，广泛应用于玉米、高粱和甘蔗等杂草

的防除。它的长期和大量使用，已造成对土壤、地

下水和地表水的污染[1]。因为阿特拉津已经被确认

是一种内分泌干扰剂，所以对这种除草剂污染的环

境进行生物修复引起广泛重视[2]。为了更好地进行

生物修复，自 1985年以来，来自 20多个不同属的

阿特拉津降解细菌被分离和鉴定，它们包括

Nocardia[3]、Rhodococcus[4]、Pseudomonas[5]、

Rhizobium[6]、Agrobacterium[7]、Pseudaminobacter[8]、

Chelatobacter、Aminobacter、Stenotrophomonas[1]、

Ralstonia[9]、Arthrobacter[10]、Acinetobacter[2]、

Delftia[11]、Exiguobacterum[12]、Nocardioides[13]、

Sinorhizobium、Polaromonas[14]、Ancylobacter[15]、

Alcaligens[16]、Enterobacter、Burkholderia[17]。在

这些细菌中，研究最深入并成为模式菌株的是

Pseudomonas sp. ADP 和 Arthrobacter aurescens 

TC1。ADP菌株含有降解基因 atzABCDEF，前 3个

基因编码的酶将阿特拉津降解成氰尿酸，后 3个基

因编码的酶将氰尿酸降解成 CO2和 NH3
[18]。TC1菌

株含有降解基因 trzN-atzBC，能将有毒的阿特拉津

降解成无毒的氰尿酸。这两个菌株催化阿特拉津降

解第一步反应的酶分别是阿特拉津氯水解酶 AtzA

和三嗪水解酶 TrzN，后者的底物范围更广泛[19]。 

近年来，一些学者对阿特拉津降解细菌的遗传

多样性和生物地理学进行了很好的研究。Devers

等[14]根据降解基因的组成，将来自土壤的 17个阿

特拉津降解菌株分成 3种类型，它们分别含有降解

基因 atzABCDEF、trzN-atzBC 和 atzABC-trzD。

Arbeli 和 Fuentes[15]根据 rep-PCR 结果将分离自土

壤的 83个阿特拉津降解菌株分成 11个群，其中 3

个群(54个菌株)属于 Arthrobacter，7个群(28个菌

株 )属于 Nocardioides，1 个群 (1 个菌株 )属于

Ancylobacter。他们对 83 个菌株所进行的 PCR 分

析表明，74个菌株的降解基因组成是 trzN-atzBC，

82个菌株含有 trzN基因，只有 1个菌株含有 atzA

基因。到目前为止，尚未见到系统而全面的阿特拉

津降解细菌生理多样性的报道。 

本研究的目的是通过测定 27 个来自工业废水

的阿特拉津降解菌株的降解基因组成、基因组重复

序列和三嗪水解酶 TrzN，揭示它们的遗传多样性；

通过测定这些菌株的氮源和碳源利用谱，证明它们
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的生理多样性。研究结果将为阐明阿特拉津生物降

解的分子机制和阿特拉津降解细菌在污染环境生

物修复中的应用提供新见解。 

1  材料与方法 

1.1  细菌菌株和生长条件 

本实验室先后从河北省张家口市和吉林省吉

林市的农药厂工业废水中分离和鉴定 27个阿特拉

津降解菌株，其中 Arthrobacter 属 22 株，

Pseudomonas属 5株，详情见表 1。其中Arthrobacter 

sp. AD3，以前曾称 Micrococcus luteus AD3[21]。用

作 对 照 实 验 的 Pseudomonas sp. ADP[5] 和

Arthrobacter aurescens TC1[10]分别由美国明尼苏

达大学Wackett L. P.教授和 Sadowsky M. J.教授惠

赠。阿特拉津降解菌株的分离方法、16S rRNA基

因鉴定以及培养基和生长条件参照文献[20]。 

1.2  阿特拉津降解基因的 PCR 检测 

PCR检测方法和所用引物参照文献[24]。 

1.3  Western blot 分析 

用 Arthrobacter aurescens TC1菌株 trzN基因

的表达蛋白(TrzN)制备多克隆抗体(北京华大蛋白

质研发中心制备)。降解菌株在阿特拉津液体培养

基中 30 °C振荡培养 48 h，4 °C、4 800 r/min离心

收集细胞，用 0.85% (质量体积比)的 NaCl溶液洗

3 次，然后将细胞悬浮于磷酸盐缓冲液(PBS，pH 

7.2)，用超声破碎仪在冰浴中破碎细胞，于 4 °C离

心 30 min (13 400×g)，收集上清液即为粗蛋白，进

行 SDS-PAGE。按照 Bio Basic Inc的产品说明书进

行Western blot实验：SDS-PAGE电泳之后，将凝

胶中的蛋白质转移到聚偏氟乙烯 (Polyvinylidene 

difluoride)膜上，用 TBS封闭液(含 5%脱脂奶粉的

Tris 缓冲液)于 4 °C 对膜进行过夜封闭，然后在  

1:5 000稀释的 TrzN多克隆抗体中孵育 4 h，取出

膜，用 TBST溶液(含 0.01%吐温 20的 TBS)漂洗 5

次，将膜与 1:5 000稀释的辣根过氧化物酶标记的

羊抗兔 IgG (北京博奥森生物技术有限公司)孵育，

然后按照上述方法洗膜，用鲁米诺(Luminal)试剂

显色。将膜用保鲜膜包好抚平，在暗室中使胶片曝

光 1−5 min，然后用显影液和定影液冲洗胶片。

Arthrobacter aurescens TC1 和 Pseudomonas sp. 

ADP菌株分别用作阳性和阴性对照。 

1.4  rep-PCR 分析 

用 BOXA1R 引物(5′-CTACGGCAAGGCGAC 

G-3′)[26]对 27 个阿特拉津降解菌株进行 rep-PCR 检

测。反应液体系为：10×反应缓冲液 2.5 μL，1 mmol/L 

dNTPs，8 mmol/L引物，0.5 U Taq DNA聚合酶，10% 

DMSO，0.2 g/L BSA，50 ng模板 DNA，用超纯水

补足反应总体积至 25 μL。反应条件：95 °C 2 min；

94 °C 1 min，52 °C 1 min，65 °C 8 min，共 30个循

环；65 °C 18 min。取 5 μL PCR产物用 1.5% (质量体

积比)琼脂糖凝胶进行电泳，缓冲液为 1×TAE，50 V

恒压电泳 2 h。凝胶用 EB染色，最后用 Gel Doc 2000 

gel system (Bio-Rad)进行成像观察并保存。 

1.5  氮源测定 

将 7 种化合物(阿特拉津、莠灭净、扑草净、

西玛津、氰草净、阿特拉通和氰尿酸)分别加入到

无机盐液体培养基中，用作唯一氮源，加入量为

500 mg/L，蔗糖或柠檬酸钠(0.3%，质量体积比)用

作碳源，然后分别接种阿特拉津降解菌株，于 30 °C

振荡培养 48 h，测定培养液的 OD600，OD600值大

于 0.5被判断为可用氮源。 

1.6  碳源测定 

将 7种化合物(蔗糖、葡萄糖、麦芽糖、乳糖、

柠檬酸钠、乙酸钠和琥珀酸钠)分别加入到无机盐液

体培养基中，用作唯一碳源，加入量为 1 000 mg/L，

阿特拉津作为氮源(500 mg/L)，然后分别接种阿特

拉津降解菌株，于 30 °C振荡培养 48 h，测定培养

液的 OD600，OD600值大于 0.5被判断为可用碳源。 

2  结果与分析 

2.1  阿特拉津降解菌株的分离和鉴定 

从河北省和吉林省的 2个农药厂的工业废水中

先后分离到 27 个降解阿特拉津的细菌菌株，并进

行了基于 16S rRNA 基因序列的分类鉴定，其中

Arthrobacter属 22株，Pseudomonas属 5株，详情
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见表 1。在这些菌株中，AD1 和 AD1-2、AD3 和

AD3-2 以及 AD25 和 AD25-2，分别是以聚生体单

菌落的形式被分离，这些单菌落经过进一步划线纯

化，可以分离到两种形态不同的单菌落，一种是黄

色的 Arthrobacter菌株(AD1、AD3和 AD25)，另一

种是白色的 Pseudomonas 菌株(AD1-2、AD3-2 和

AD25-2)。AD1、AD3 和 AD25 能以阿特拉津为唯

一氮源生长，但不能降解氰尿酸。AD1-2、AD3-2

和 AD25-2 不能以阿特拉津为唯一氮源生长，但能

降解氰尿酸。聚生体能够将阿特拉津降解成 CO2和

NH3 ， 这 是 由 于 聚 生 体 中 Arthrobacter 和

Pseudomonas 两种菌株的降解途径发生了偶联，前

者将阿特拉津降解成氰尿酸，后者将氰尿酸降解成

CO2和 NH3。 

 
 

表 1  阿特拉津降解菌株的分离地点、16S rRNA 基因 GenBank 注册号和降解基因组成 
Table 1  GenBank numbers of 16S rRNA gene, location of isolation, and degrading gene composition of atrazine-degrading strains

菌株 

Strains 

分离地点 

Location of isolation

16S rRNA gene 
GenBank No. 

降解基因 

Degrading genes 

参考文献 

References 

Arthrobacter sp. AD1 河北 AF543695 trzN-atzABC [20] 

Pseudomonas sp. AD1-2 河北 JX081252 atzADEF 本研究 

Arthrobacter sp. AD2 河北 JQ219844 trzN-atzBC 本研究 

Arthrobacter sp. AD3 河北 AY628689 trzN-atzABC [21] 

Pseudomonas sp. AD3-2 河北 JX081253 atzADEF 本研究 

Arthrobacter sp. AD4 河北 JF751037 trzN-atzBC [22] 

Arthrobacter sp. AD5 河北 JF751038 trzN-atzBC [22] 

Arthrobacter sp. AD6 河北 JF751039 trzN-atzBC [22] 

Arthrobacter sp. AD7 河北 JF775581 trzN-atzBC [22] 

Arthrobacter sp. AD12 河北 AY628690 trzN-atzBC [23] 

Arthrobacter sp. AD13 河北 JF950287 trzN-atzBC 本研究 

Arthrobacter sp. AD25 河北 AY628691 trzN-atzABC [23] 

Pseudomonas sp. AD25-2 河北 JX081254 atzADEF 本研究 

Arthrobacter sp. AD26 吉林 EF623831 trzN-atzBC [24] 

Arthrobacter sp. AD27 吉林 EU710551 trzN-atzBC [25] 

Arthrobacter sp. AD28 吉林 EU661379 trzN-atzBC [25] 

Arthrobacter sp. AD29 吉林 EU672427 trzN-atzBC [25] 

Arthrobacter sp. AD30 吉林 FJ161693 trzN-atzBC [25] 

Arthrobacter sp. AD31 吉林 EU672426 trzN-atzBC [25] 

Arthrobacter sp. AD32 吉林 EU672428 trzN-atzBC [25] 

Arthrobacter sp. AD33 吉林 EU636656 trzN-atzBC [25] 

Arthrobacter sp. AD34 吉林 EU636658 trzN-atzBC [25] 

Pseudomonas sp. AD35 吉林 EU636657 trzN-atzBC [25] 

Arthrobacter sp. AD36 吉林 EU710553 trzN-atzBC [25] 

Arthrobacter sp. AD37 吉林 EU672425 trzN-atzBC [25] 

Arthrobacter sp. AD38 吉林 EU710554 trzN-atzBC [25] 

Pseudomonas sp. AD39 吉林 EU636659 trzN-atzBC [25] 
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2.2  阿特拉津降解菌株的遗传多样性 

2.2.1  降解基因组成分析：降解基因的 PCR 分析

表明，来自工业废水的 27个菌株的降解基因组成

可以分为 3种类型：trzN-atzBC (21株)、trzN-atzABC 

(3株)和 atzADEF (3株)。Devers等[14]分析了来自

法国、美国和克罗地亚土壤的 17个阿特拉津降解

菌株的降解基因成分，它们主要包括 3种类型，其

降解基因组成分别是 atzABCDEF、trzN-atzBC 和

atzABC-trzD。与他们的结果相比，我们分离的 27

个阿特拉津降解菌株只有一种类型与其相同，即

trzN-atzBC基因型。这些结果表明，不同地理来源

的阿特拉津降解菌株的降解基因组成具有多样性，

它将赋予细菌不同的降解功能，这是阿特拉津降解

细菌为适应环境而进化的结果。大量研究表明，含

有 trzN-atzBC基因的阿特拉津降解菌较为常见，在

Arbeli和 Fuentes[15]从哥伦比亚土壤中分离的 83个

阿特拉津降解菌株中，74 个菌株的基因型为

trzN-atzBC，比例为 89%。我们的结果与其类似，

含有 trzN-atzBC 基因的菌株所占比例为 78% 

(21:27)。阿特拉津降解菌株含有 trzN-atzABC基因

为本研究首次发现。目前所报道的阿特拉津降解菌

株，一般只含有阿特拉津氯水解酶基因 atzA 或三

嗪水解酶基因 trzN，它们编码的酶具有相同的功

能，都能催化阿特拉津的水解脱氯反应，但与 AtzA

相比，TrzN 的催化底物相对较多[10,19]。一个菌株

同时含有这两种阿特拉津水解酶，有利于细菌对不

利环境的适应，具有进化意义。具有 atzADEF 基

因型的菌株，可能是含有 atzABCDEF的菌株丢失

B和 C基因所致，在这两个基因的旁侧含有 IS序

列，所以容易丢失[27]。 

2.2.2  rep-PCR 分析：27 个阿特拉津降解菌株的

rep-PCR分析表明，供试菌株能扩增出 4−9条大小

在 250−4 500 bp之间的片段，根据这些片段在琼

脂糖凝胶电泳中的特异性迁移率，用 NTSYS-pc

软件和非加权组平均法 (Unweighted pair group 

method with arithmetic mean，UPGMA)[28]得到聚类

树状图分析指纹图谱(图 1)。聚类图结果显示在相

似指数为 0.71处 27个菌株被分成 7个群(Cluster)。

群Ⅰ由 10 个 Arthrobacter 菌株组成 (AD1-1、

AD3-1、AD25-1、AD4、AD5、AD6、AD7、AD12、

AD13和 AD26)；3个 Pseudomonas菌株(AD1-2、

AD3-2和 AD25-2)组成群Ⅱ；群Ⅲ、群Ⅳ、群Ⅴ和

群Ⅵ分别由 1 个菌株组成(分别是 AD2、AD29、

AD35和 AD27)，群Ⅶ包括 9个 Arthrobacter菌株

(AD28、AD30、AD31、AD32、AD33、AD34、

AD36、AD37 和 AD38)和 1 个 Pseudomonas 菌株

(AD39)。这些结果表明，27 个阿特拉津降解菌株

染色体的遗传背景不尽相同，具有遗传多样性。 

2.2.3  TrzN 蛋白的 Western blot 分析：表 1表明，

在 27个阿特拉津降解菌株中，24个菌株含有 trzN

基因，另外 3个菌株不含 trzN基因，而含有 atzA

基因。为了验证 24个菌株中的 trzN基因是否表达，

进行了 TrzN蛋白的 Western blot分析(图 2)。结果

表明，24个含有 trzN基因的阿特拉津降解菌株和

对照菌株 Arthrobacter aurescens TC1都出现阳性

条带，而不含 trzN基因的对照菌株Pseudomonas sp. 

ADP 没有出现阳性条带。这表明，所有含有 trzN

基因的菌株，都能表达出 TrzN蛋白。以前认为 trzN

基因只存在于革兰氏阳性细菌中，自 2007年Devers

等 [14]在革兰氏阴性细菌 Sinorhizobium sp.和

Polaromonas sp.中发现 trzN基因以后，陆续在其它

革兰氏阴性细菌中也发现了这种基因，例如表 1中

的 2个 Pseudomonas菌株(AD35 和 AD39)。Arbeli

和 Fuentes[15]从土壤中分离的 83个阿特拉津降解菌

株中，82个含有 trzN基因，只有 1个菌株含有 atzA

基因，这表明 trzN基因广泛存在于革兰氏阳性和革

兰氏阴性的阿特拉津降解细菌中。由于该基因存在

的普遍性，以及它所编码的酶具有更广的底物范

围，所以该基因及其编码酶的分子生物学和在环境

生物技术中应用的研究具有重要意义。 

 



844 微生物学通报 Microbiol. China 2014, Vol.41, No.5 

 

http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 
 

图 1  用 UPGMA 分群方法绘制的 27 个阿特拉津降解菌株的系统进化树 
Figure 1  Dendrograms illustrating the relationship between 27 atrazine-degrading bacteria by UPGMA clustering 

注：标尺指明各群之间的相似指数. 

Note: The scale indicates similarity index between each cluster. 

 

 
 

图 2  阿特拉津降解菌株 TrzN 蛋白的 Western blot 分析 
Figure 2  Western blot analysis of TrzN protein in atrazine-degrading strains 

注：MW为蛋白分子量标准. 

Note: MW is the protein molecular weight standards. 
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2.3  阿特拉津降解菌株的生理多样性 

2.3.1  氮源利用：6 种三嗪类除草剂(阿特拉津、

莠灭净、扑草净、西玛津、氰草净和阿特拉通)和

阿特拉津生物降解的中间产物氰尿酸，分别作为唯

一氮源加到无机盐培养基中，试验它们是否可被

27 个 菌 株 利 用 。 Pseudomonas sp. ADP 和

Arthrobacter aurescens TC1用作对照菌株。结果见

表 2。Arthrobacter sp. AD32 和 Pseudomonas sp. 

AD39能利用所有 6种除草剂和氰尿酸作为氮源生

长，表明这 2个菌株可能是三嗪类除草剂污染环境

生物修复的优良候选者。Pseudomonas sp. AD25-2

菌株不能利用任何一种除草剂作为氮源生长，但它

可以利用氰尿酸作氮源，因为它含有 atzDEF基因。

Pseudomonas sp. ADP仅能用阿特拉津、扑草净和

氰尿酸作氮源。其它 25个菌株可以利用 7种氮源

中的 2−6 种作氮源。从表 2 可见，包括 TC1在内

的 11个基因型为 trzN-atzBC的菌株(TC1、AD27、

AD30、AD31、AD32、AD33、AD34、AD35、AD36、

AD38和 AD39)可以用氰尿酸作氮源生长，但 PCR

分析表明它们不含有编码氰尿酸水解酶的 atzD 或

trzD 基因[14]，这表明它们可能有新的基因负责氰

尿酸的降解，也可能是它们的 atzD或 trzD基因序

列与已经报道的这 2 个基因的序列有较低的一   

致性。 
 

表 2  可被 27 个阿特拉津降解菌株利用的氮源 
Table 2  Range of nitrogen sources used by 27 atrazine-degrading strains 

菌株 

Strain 

阿特拉津 

Atrazine 

莠灭净 

Ametryn 

扑草净 

Prometryn 

西玛津 

Simazine 

氰草净 

Cyanazine 

阿特拉通 

Atratone 

氰尿酸 

Cyanuric acid 

AD1 + − − + − + − 

AD1-2 − − − + − − + 

AD2 + + + + + + − 

AD3 + + − + − + − 

AD3-2 − − − + − − + 

AD4 + + + + − + − 

AD5 + + + + + + − 

AD6 + + + + + + − 

AD7 + + + + − + − 

AD12 + + + − + + − 

AD13 + + + + − + − 

AD25 + − − + − − − 

AD25-2 − − − − − − + 

AD26 + + + + + + − 

AD27 + + + − + + + 

AD28 + − + − − − − 

AD29 + − + − − − − 

AD30 + + + − + + + 

AD31 + + + − + − + 

AD32 + + + + + + + 

AD33 + + + − − + + 

AD34 + + + − + − + 

AD35 + − + − + − + 

AD36 + + + + − + + 

AD37 + + + + − + − 

AD38 + + + + − + + 

AD39 + + + + + + + 

TC1 + + + + + + + 

ADP + − + − − − + 
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2.3.2  碳源利用：将蔗糖、葡萄糖、麦芽糖、乳糖、

柠檬酸钠、乙酸钠和琥珀酸钠等 7 种化合物作为唯

一碳源，分别加到无机盐培养基中，试验它们是否

可被 27 个菌株利用。Pseudomonas sp. ADP 和

Arthrobacter aurescens TC1 用作对照菌株。结果见  

表 3。9个Arthrobacter菌株(AD2、AD7、AD12、AD27、

AD30、AD33、AD34、AD36 和 AD38)和 1 个

Pseudomonas 菌株(AD39)可以利用上述所有 7 种化

合物作为唯一碳源生长，表明这些菌株可能是阿特

拉津污染环境生物修复的优良候选者。Pseudomonas 

sp. ADP不能利用蔗糖和麦芽糖作为碳源生长。另外

18个菌株只能利用7种化合物中的3−6种作为碳源。 

综合氮源和碳源试验的结果，对前述 7种氮源

和 7种碳源都能利用的菌株，只有 Pseudomonas sp. 

AD39，所以该菌株在三嗪类除草剂污染环境的生

物修复中具有更大的应用潜力。 

 

表 3  可被 27 个阿特拉津降解菌株利用的碳源 
Table 3  Range of carbon sources used by 27 atrazine-degrading strains 

菌株 

Strain 

蔗糖 

Surcrose 

葡萄糖 

Glucose 

麦芽糖 

Maltose 

乳糖 

Lactose 

柠檬酸钠 

Sodium citrate 

乙酸钠 

Sodium acetate 

琥珀酸钠 

Sodium succinate 

AD1 + + + + − + + 

AD1-2 − + − − + + + 

AD2 + + + + + + + 

AD3 + + + + − + + 

AD3-2 − + − − + + + 

AD4 + + + − − − + 

AD5 + + + + − − + 

AD6 + + + + − + + 

AD7 + + + + + + + 

AD12 + + + + + + + 

AD13 + + + − − + − 

AD25 + + + + − + + 

AD25-2 − + − − + + + 

AD26 + + + + − − − 

AD27 + + + + + + + 

AD28 + + + + − − + 

AD29 + + + − − − + 

AD30 + + + + + + + 

AD31 + + + + − + + 

AD32 − + + + + + + 

AD33 + + + + + + + 

AD34 + + + + + + + 

AD35 + + + − − − − 

AD36 + + + + + + + 

AD37 + + + + − − + 

AD38 + + + + + + + 

AD39 + + + + + + + 

TC1 + + + + + + + 

ADP − + − + + + + 

 



郭巧云等: 工业废水中阿特拉津降解细菌的遗传和生理多样性 847 

 

http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

3  结论 

分离自工业废水的 27 株阿特拉津降解功能菌

存在遗传和生理学上的多样性。它们的降解基因组

成具有 3 种类型： trzN-atzBC、 trzN-atzABC 和

atzADEF，其中 trzN-atzABC组成为首次发现。根据

rep-PCR实验结果，27个菌株被分成 7个群。27个

菌株具有不尽相同的氮源和碳源利用谱，其中

Pseudomonas sp. AD39可以利用全部 7种氮源(阿特

拉津、莠灭净、扑草净、西玛津、氰草净、阿特拉

通和氰尿酸)和 7 种碳源(蔗糖、葡萄糖、麦芽糖、

乳糖、柠檬酸钠、乙酸钠和琥珀酸钠)，在三嗪类除

草剂污染环境的生物修复中具有更大的应用潜力。 
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