
中国环境科学  2021,41(6)：2780~2787 China  Environmental  Science 

 

菌株 Cupriavidus sp. DT-1对液体和土壤中 TCP的降解 
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摘要：采用液质联用(HPLC-MS)的方法检测菌株 Cupriavidus sp. DT-1降解 2-羟基吡啶(2-HP)的代谢产物.并用三亲结合、荧光定量 PCR (q-PCR)方法

评价降解菌对 3,5,6-三氯-2-吡啶酚(TCP)污染土壤的修复效果.结果表明,菌株可以进一步降解 2-HP,依次生成尼古丁蓝、马来酰胺酸和反丁烯二酸,直至

转化成菌株 DT-1 生长的碳源.接种菌株 DT-1 对污染土壤中 TCP 的降解起到较大的促进作用,2 组试验土壤中 TCP(50mg/kg)降解率分别为 94.4%和

86.7%,未接种菌株的土壤中 TCP降解率仅为 20.4%和 28.4%.带有绿色荧光蛋白基因 gfp标记的菌株DT-1-gfp可在土壤中存活 35d以上,并对 TCP污染

土壤的细菌群落丰度有显著的恢复作用. 
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Abstract：Cupriavidus sp. DT-1 was a 3,5,6-trichloro-2-pyridinol (TCP)-degrading strain which could transform TCP to 

2-hydroxypyridine (2-HP). Liquid-mass spectrometry (HPLC-MS) was used to detect the degradation products of 2-HP, And the 

methods of triparetal conjugation, quantitative real-time PCR (q-PCR) were used to evaluate the remediation effect of 

TCP-contaminated soils by the degrading-bacterium. Results showed that strain DT-1 was able to further degrade 2-HP, and 

sequentially produced nicotine blue, maleamic acid and fumaric acid, until it was transformed into the carbon source that could 

support the growth of strain DT-1. Pilot experiment showed that inoculation of strain DT-1 remarkably accelerated the elimination of 

TCP in soils. The degradation rates of TCP in inoculated soils were 94.4% and 86.7%, while those in uninoculated soils were 20.4% 

and 28.4%, respectively. Green fluorescent protein encoding gene gfp harbored strain DT-1-gfp could survive in soils for more than 

35d. The results of q-PCR showed that inoculation of strain DT-1-gfp significantly improved the recovery of bacterial community 

abundance in the TCP-contaminated soils. 
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3,5,6-三氯-2-吡啶酚 (TCP)是一种典型的有机

氯污染物,在自然环境中半衰期长达 65~360d
[1]
.它

是毒死蜱降解的主要产物,由于其具有比母体化合

物更强的水溶性和流动性,因此可引起水环境和土

壤更广泛的污染
[2-8]

.2-羟基吡啶 (2-HP)是一种 n-

杂环类有机污染物,具有一定的生物毒性和抗生物

降解特性
[9]
.此类污染物水溶性强,容易渗入地下水

和土壤,对生态环境和人类健康构成威胁
[10-11]

. TCP

和 2-HP两种物质在结构上具有很大相似性,均以吡

啶作为母体化合物,其区别仅在于氯原子数目的不

同.同时 2-HP也是 TCP、尼古丁等 n-杂环类化合物

降解的主要中间代谢产物
[12-13]

.因此,2-HP 与 TCP

的降解是紧密联系的,去除环境中 2-HP的残留不仅

可消除其污染,同时对修复其前体剧毒化合物 TCP

造成的生态破坏具有重要意义.微生物降解具有效

率高、成本低、无二次污染等特点,是消除 TCP残留

的一种环境友好型方法
[14-15]

.目前各国学者已经从不

同属微生物中分离获得多种具有降解 TCP能力的菌

株,包括 Ralstonia
[5]
、Pseudomonas、Paracoccus、

B a c i l l u s、S y n e c h o c y s t i s、
 
C u p r i a v i d u s、

Sphingobacterium、Ganoderma、Mesorhizobium、

Ochrobactrum、Rhodotorula 等
[16-27]

.然而,TCP 的完

整生物降解途径仍然是未知的.多个研究表明 3,6-二

羟基吡啶-2,5-二酮是TCP降解过程中常见的中间代

谢物
[5,20,28]

.Cupriavidus sp. DT-1是课题组前期分离

获得的 TCP降解菌株,与其他菌株不同,DT-1具有独

特的 TCP 降解途径,以 2-HP 为主要中间代谢产物, 
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并对其进一步矿化,达到完全降解 TCP的效果
[12]

.前

期已推导出 TCP 降解为 2-HP 的代谢途径,然而

2-HP的后续降解过程尚不清楚. 

本研究探究了菌株 DT-1 在液体培养基中对

TCP和 2-HP的降解,鉴定出 2-HP降解的代谢产物,

结合前期研究成果,推导出菌株DT-1降解TCP的完

整代谢途径.同时通过 gfp 荧光标记,构建基因工程

菌,结合 qPCR 的方法,研究了菌株 DT-1 对土壤中

TCP 的降解及其存活能力,评价降解菌对 TCP 污染

土壤的生物修复效果. 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

TCP (纯度ε99%)、2-HP (纯度ε99%)购自一基实

业有限公司(中国上海),用无菌水配制成 10g/L 的浓

缩原液.甲醇(HPCL级)和其他试剂(AR级)均购自上

海化学试剂有限公司(中国上海). 

菌株 Cupriavidus sp. DT-1为本实验室分离获

得;E. coli SM10 (λ pir) pUT- mini-Tn5-gfp (Amp
r
), 

E. coli HB101pRK2013 (Km
r
),PowerSoil DNA 

Isolation Kit试剂盒,qPCR相关试剂购自南京金斯瑞

生物科技有限公司(中国南京). 

LB 培养基(g/L):蛋白胨 10.0,酵母膏 5.0, NaCl 

10.0, pH 值 7.0.基础盐培养基(MSM)(g/L):NH4NO3 

1.0, K2HPO4 1.5, KH2PO4 0.5, NaCl 0.5, MgSO4 0.2, 

pH值 7.0.配制好的培养基于 121.3℃灭菌 30min. 

1.2  菌液制备 

菌株DT-1在 LB培养基(30 ,180r℃ /min)中培养

至指数期,于室温 6000g离心 5min收集菌体.用灭菌

的 MSM 洗涤细胞 2 次 ,并重悬至浓度约 2× 

10
8
CFU/mL.在液体培养基中进行降解试验时,细胞

接种浓度约为 1×10
7
CFU/mL. 

1.3  菌株 DT-1对 TCP和 2-HP的降解 

降解试验分别在含 50mg/L TCP 和 500mg/L 

2-HP的 100mL MSM中进行.试验组接种降解菌后

于 30 ,180r℃ /min 培养 24h,每 2h 收集 3mL 样品,测

定 TCP和 2-HP浓度.所有样本均做 3组重复. 

1.4  菌体生长量测定 

采用上述方法培养菌体,定时取样 1mL,10 倍梯

度稀释获得 10
-4
~10

-1
稀释液,取 0.2mL涂布在LB平

板上,30℃恒温培养 48h,选择菌落数在 30~300的平

板进行计数. 

1.5  化合物提取和检测 

采用高效液相色谱法(HPLC)检测样品中 TCP

的浓度.样品(3mL)在 15000g 下离心 10min,上清液

过 0.2µm微孔滤膜.冷冻干燥后,溶解于 2mL色谱纯

甲醇,用配备 SPD- M20A 紫外检测器(190~800nm)

和 Agilent C-18 柱(250mm×4.6mm, 5µm)的岛津

LC-201A 高效液相色谱仪进行分析.流动相为甲醇/

水(80:20,V/V),在柱温 25℃下以 1.2mL/min的流速输

送.检测波长 230nm.在 0.1~100mg/L 浓度区间建立

标准曲线 ,确定 TCP 的浓度 .检测限 (LOD)为

0.016mg/L,定量限 (LOQ)为 0.057mg/L.在 0.1~ 

100mg/L浓度范围内,回收率为 96.5%~101.5%,相对

标准偏差(RSD)为 1.10%~2.84%.用同样的方法检测

2-HP浓度.浓度在 0.1~100mg/L之间建立标准曲线,

回收率和 RSD 分别为 94.6%~103.8%和 1.37%~ 

2.66%,LOD为 0.021mg/L,LOQ为 0.075mg/L. 

以 500mg/L 2-HP 为唯一碳源培养菌株 DT-1,

定时从培养物中收集样品,15000g 离心 10min,上清

经 0.2µm 纤维过滤器过滤后,冷冻干燥,溶解于 1mL

色谱纯甲醇中 ,HPLC-MS 分析 (Finnigan TSQ 

Quantum Ultra, Thermal, USA),利用电子喷雾进行

负离子质谱电离,在质量范围为30~400m/z的条件下

检测,鉴定 2-HP降解产物. 

1.6  菌株 DT-1对土壤中 TCP的降解 

试验所用的土壤样本分别来自安徽师范大学

校园和一处此前未接触 TCP 的农田土壤.样品风干,

筛至 2mm 均匀颗粒.取 20g 样品,105℃干燥 24h,测

定样品的含水量.采用凯氏定氮法测定土壤总氮和

硝酸盐氮
[29]

;采用重铬酸钾容量法测定有机质
[30]

,土

壤样品的部分特性见表 1. 

表 1  土壤样品部分理化性质 

Table 1  Selected characteristics of the soil samples 

样品 pH 值
水份 

(%)

总氮 

(%)

有机质 

(%) 

K+ 

(cmol/kg)

Na+ 

(cmol/kg)

校园土 6.4 14.4 0.13 2.27 0.13 0.17 

农田土 6.9 13.9 0.37 4.46 0.18 0.24 

 

玻璃烧杯(200mL)中加入 100g 土壤,添加 TCP 

至终浓度 50mg/kg.试验组加入含菌株 DT-1 的

MSM 培养基 4.0mL,终浓度约为 1×10
7
细胞/g土壤.
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对照组则加入不含 DT-1 的 MSM 培养基 (4.0mL).

土壤样品在 30℃无菌条件下培养,定期称重,重量损

失通过添加无菌水来补偿.每 5d收集 5g土壤样品进

行 TCP浓度分析,共培养 35d. 

1.7  菌株 DT-1的 gfp标记 

编码荧光蛋白的 gfp 基因是可用于监测目的细

胞最有用的生物标记物之一,在污染土壤的生物修

复中有良好的应用前景
[31-33]

.将菌株 DT-1、E. coli 

SM10 (λ pir) pUT- mini-Tn5-gfp 和 E. coli 

HB101pRK2013分别在LB培养基中培养 12h.6000g

室温离心 5min收集细胞,无菌水洗涤 2次并重悬.将

3种菌悬液各取 5mL,6000g离心 5min,用 20μL LB

培养基重悬,将混合菌悬液铺在滤膜上,置于 LB 平

板内 30℃培养 24h,用生理盐水洗涤并重悬细胞,涂

布于含有 100mg/L氨苄青霉素和卡那霉素的 LB平

板上,30℃培养 24h后,在紫外灯下观察. 

1.8  土壤中重组菌株计数 

将 1g 土壤溶解在 9mL 无菌水中制成悬浮液,

依次梯度稀释至 10
-4
,取 0.2mL稀释液涂布于 LB平

板上,30℃培养 48h,置于紫外灯下检测,统计发出绿

色荧光的菌落数. 

1.9  荧光定量 PCR分析 

qPCR是分析土壤细菌丰度的有效手段
[34]

,为了

解接种外源微生物 DT-1-gfp 对土壤细菌数量的影

响,提取土壤总 DNA,进行荧光定量 PCR 分析.取

0.25g 冷冻干燥后的土壤样品,采用 PowerSoil DNA 

Isolation Kit试剂盒提取土壤总DNA.1.0%琼脂糖凝

胶电泳检测 ,并用微量分光光度计 (ND-1000, 

NanoDrop Technologies,美国)测定其浓度和纯度后

保存于-20℃.qPCR反应体系如下:2 × SYBR Premix 

Ex Taq 10µL,10µmol/L 上下游引物各 0.5µL,模板

DNA 1.0µL,无菌双蒸水 8µL.标准曲线及每个样品

重复 3 次,同时设置空白对照.qPCR 反应所用引物

338F (5’-ACTCCTACGGGAGGCAGC AG-3’)和

518R (5’-ATTACCGCGGCTGCTGG-3’),反应条件

94℃预变性 2min,94℃变性 30s,55℃退火 30s,72℃

预延伸 30s,35个循环
[35]

. 

1.10  数据处理 

试验数据使用 SPSS 18.0进行统计分析,采用单

因素方差分析(one-way ANOVA)和邓肯(Duncan)法

多重比较检验各处理间的差异显著性(P<0.05). 

2  结果与讨论 

2.1  液体培养基中 TCP和 2-HP的降解 

如图 1 所示,接种后 2h,两种物质的浓度均没有

明显变化,这是由于菌株需要适应新的环境,而负责

降解的酶还没有合成.2~10h,TCP 的浓度急剧下降,

而 2-HP的浓度迅速上升,说明菌株 DT-1 开始表现

出以 2-HP为主要产物的 TCP降解活性.然而 2-HP

的总浓度小于减少的 TCP 浓度,表明 2-HP 被菌株

DT-1进一步降解(图 2).在 10~18h,TCP被完全降解, 

2-HP的浓度也随之迅速下降,直到消失. 
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图 1  菌株 DT-1对 TCP和 2-HP的降解 

Fig.1  Degradation of TCP and 2-HP by strain DT-1 
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图 2  菌株 DT-1利用 2-HP作为唯一碳源的生长降解 

Fig. 2  Utilization 2-HP as sole carbon source for growth and 

degradation by strain DT-1 

 2◆ -HP 浓度; ■ 细胞浓度 

菌株 DT-1在 10h内可降解 500mg/L高浓度的

2-HP,并以其作为生长的唯一碳源 .菌株生长和

2-HP降解主要发生在接种后 2~8h (图 2).本研究中

TCP 的最佳初始降解浓度较低,因为高浓度 TCP 对

微生物有较大毒性.而 2-HP 对微生物的毒性较低,

因此本研究采用较高初始浓度的 2-HP 作为降解底
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物,以获取高浓度的代谢产物,便于后续鉴定. 

研究表明,菌株 Ralstonia sp. T6、Cupriavidus sp. 

P2和Cupriavidus nantongensis X1
T
可降解TCP并产

生 3,6-二羟基吡啶-2,5-二酮,这是一种可以进一步

矿化分解的中间代谢物
[1,5,20]

.由于未能检测到后续

降解产物,因此完整的降解途径尚不清楚.Wang 等
[8]

发现了一种能够在厌氧条件下降解 TCP 的微生物

菌群,推测了 TCP 从脱氯到吡啶环裂解的完整降解

途径.前期研究表明菌株DT-1能够在好氧环境中通

过三步脱氯将TCP降解为 2-HP
[12]

.这是一种新型的

TCP生物降解途径.为完善该途径,2-HP的后续降解

过程尚需研究. 

2.2  2-HP的降解途径研究 

近几十年来,2-HP 的生物降解途径已有了较深

入的研究.其一是 2-HP 首先转化为二羟基吡啶,再

进一步裂解吡啶环.不同微生物产生不同的最终代

谢物,如反丁烯二酸
[36-37]

、5-氨基-5-氧-2-戊烯酸、

琥珀酸半醛
[38]

.其二是2-HP首先转化为三羟基吡啶,

产生蓝色物质
[39]

.在不同微生物作用下,最终代谢产

物为延胡索酸
[40]
、丁二醛

[41]
和 α-酮戊二酸

[42]
.本研

究通过 HPLC 检测了 2-HP 及其降解的代谢产物.

结果见图 3. 

 
图 3  2-HP及其降解产物的液相检测图谱 

Fig.3  HPLC detection of 2-HP and its metabolite  

A.接种 0h (RT= 3.55min); B.接种 6h (RT= 2.19, 2.68 和 3.53min); C.接种

10h (RT= 2.20 和 3.05min) 

质核比 质核比  

  

  

质核比 质核比  

图 4  2-HP降解中间产物的MS分析结果 

Fig.4  MS analysis of 2-hydroxypyridine degradation intermediates by strain DT-1 

a. 2-HP MS 图谱; b. 蓝色化合物 MS 图谱; c. 保留时间 2.19min 化合物的 MS 图谱; d. 保留时间 3.05min 化合物的 MS 图谱 
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2-HP的保留时间为 3.55min (图 3中 A峰).接

种菌株 DT-1 6h 后,培养基颜色变蓝,液相检测到 3

种化合物,保留时间分别为 2.19, 2.68和 3.53min (图

3B).其一为 2-HP (保留时间 3.53min),另外两种应为

其降解产物.在接种 10h 的样品中检测到两种化合

物,一种保留时间为 2.20min,与 6h 收集的样品中检

测到的化合物相同,另一种新的代谢产物保留时间

为 3.05min (图 3中 C峰). 

质谱结果显示,保留时间为 3.55min的物质脱质

子化离子m/z = 94.08 [M-H]
-

,与2-HP的分子离子相

匹配(图 4a).保留时间为 2.68min(m/z=249.10 [M-H]
-

)

的化合物(图 4b)被鉴定为尼古丁蓝,它使培养基由

无色变为蓝色.这说明 2-HP 的降解产生了 2,3,6-三

羟基吡啶(2,3,6-THP),并进一步在有氧环境下氧化

成尼古丁蓝,这是一个可逆反应.因此保留时间为

2.19和 3.05min的物质应为 2,3,6-THP的降解产物,

分别为马来酰胺酸(m/z = 114.08[M-H]
-

) (图 4c)和延

胡索酸(115.10[M-H]
-

)(图4d).该结果表明菌株DT-1

对 2-HP的降解途径与菌株 Nocardia sp. (PNO)降解

2-HP的途径相同
[35]

,这是首次在革兰氏阴性菌中发

现此途径.结合前期结论,推测菌株 DT-1 降解 TCP

的完整代谢途径如图 5所示. 

 
图 5  菌株 DT-1降解 TCP的代谢途径 

Fig.5  The complete metabolic pathway of TCP degradation 

by strain DT-1 

研究表明,能够将 2-HP转化为蓝色物质的细菌

均为革兰氏阳性菌.本研究检测了革兰氏阴性细菌

DT-1降解 2-HP的代谢产物,并提出降解途径.发现

2-HP 降解产生的主要中间代谢物是一种蓝色物质

尼古丁蓝.这是一个新的发现,揭示了菌株 DT-1 降

解 2-HP的机制. 

2.3  菌株 DT-1对土壤中 TCP和 2-HP的降解 

如图 6所示,在含 50mg/kg TCP的校园土壤中,

接种菌株 DT-1,培养 35d 后 TCP 浓度下降到

2.8mg/kg (降解率 94.4%),大部分降解发生在 10~ 

30d 之间.降解产生的 2-HP 浓度很低,最高仅有

9.8mg/kg.表明 2-HP 产生后被立即降解.在未接种

的土壤中,约 20.4%的 TCP在 35d内自然降解,没有

检测到 2-HP.农田土壤中 TCP 的整体降解趋势与

校园土壤相似.但接种降解菌后的降解率(86.7%)略

低于校园土壤(94.4%).未接种的农田土壤中 TCP

的降解率(28.4%)高于未接种 DT-1 的校园土壤

(20.4%).这可能是由于农田土壤中营养物质丰富,

使得土著微生物更加活跃,具有更强自净能力,但这

也竞争性地抑制了菌株 DT-1 的繁殖.该结果表明

菌株 DT-1 在不同类型的土壤环境中都具备降解

TCP的能力. 
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图 6  菌株 DT-1对校园和农田土壤中 TCP的降解 

Fig.6  Degradation of TCP in campus and farmland soils by 

strain DT-1 

a. 校园土; b. 农田土. ● 对照组土壤中 TCP 浓度;  ◆ 接种 DT-1 后土壤

中 TCP 浓度; ▲ 接种 DT-1 后土壤中 2-HP 浓度; ■ 对照组 

土壤中 2-HP 浓度 

2.4  菌株 DT-1的 gfp标记和示踪 

为了观察菌株DT-1在土壤中的存活情况,将荧

光标记基因 gfp 导入菌株内,构建基因工程菌,命名

为 DT-1-gfp.图 7为菌株 DT-1和 DT-1-gfp在紫外

光下的菌落形态,对照株 DT-1 无光泽,而 DT-1-gfp

发出绿色荧光,说明 gfp 基因在菌株 DT-1-gfp 中高
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效表达. 

 
图 7  菌株 DT-1和 DT-1-gfp在紫外灯下的菌落照片 

Fig.7  Colony of strains DT-1and DT-1-gfp under UV light 

(A) DT-1; (B) DT-1-gfp 

工程菌在普通 LB 平板上无选择压力连续培养

20 代,在荧光显微镜下观察到同样的效果,表明 gfp

基因在菌株 DT-1 中稳定遗传.降解试验结果表明,

菌株 DT-1-gfp的特性与菌株 DT-1一致.因此,基因

工程菌在功能上与原菌株相当,可用于 TCP 污染土

壤的生物修复.表 2为接种后菌株 DT-1-gfp在土壤

中的存活情况.接种的初始细胞浓度为 1×10
7
CFU/g

土壤,前 7d 由于土壤中支持细胞生长的营养物质较

为丰富,细菌数量略有增加.7~21d,由于土壤中本地

微生物的增殖竞争性抑制了 DT-1-gfp的繁殖,目的

细菌总量急剧减少,且农田土壤的抑制作用强于校

园土壤.21~35d,目的细菌种群保持稳定,没有显著下

降,说明土壤微生物群落达到了平衡状态.结果表明,

菌株 DT-1-gfp能够适应复杂的土壤环境,并可存活

足够的时间来发挥其生物修复作用. 

表 2  菌株 DT-1-gfp在校园和农田土壤中的含量

(×106CFU/g) 

Table 2  The content of DT-1-gfp in campus and farmland 

soils(×106CFU/g) 

土壤类型 7d 14d 21d 28d 35d 

校园土壤 11.91±1.43 7.13±1.92 3.68±1.38 3.19±1.82 2.89±0.98

农田土壤 11.02±1.37 6.34±1.05 2.47±1.11 2.69±1.04 2.12±0.95

 

2.5  降解菌对土壤细菌数量的影响 

添加 TCP的两种土壤中细菌 16S rRNA拷贝数

在不同培养阶段均始终低于原始土壤(表 3),表明

TCP 对土壤微生物具有明显的毒性 ;添加 TCP+ 

DT-1-gfp处理的 16S rRNA拷贝数在两种土壤的培

养前期(7d)均显著低于对照,说明 TCP 的毒性作用

依然存在;随着 DT-1-gfp在土壤中的定殖和对 TCP

降解作用,添加了 DT-1-gfp的土壤中细菌数量逐渐

上升,在 35和 56d均与对照无显著差异,该结果表明

TCP的毒性因为 DT-1-gfp的降解作用而逐渐减弱,

初步证实降解菌施加对污染土壤中微生物生态有

显著的恢复作用.然而降解菌的添加对土壤微生物

群落结构的影响目前尚未探明,后续将以此为中心

逐步开展研究,以期提高降解菌的应用潜力,并评价

其生态安全性. 

表 3  TCP及菌株 DT-1-gfp对土壤细菌数量的影响 

Table 3  The content of DT-1-gfp in campus and farmland 

soils 

细菌 16S rRNA丰度 (×10
10
copies/g 土壤) 土壤

类型
试验组 

7d 21d 35d 56d 

对照 6.45±1.22a 5.32±2.03a 6.45±1.22a 4.45±0.97a
校园

土壤
TCP 

TCP+DT-1-gfp

2.68±0.52c

3.56±0.74b

3.37±1.24b 

4.87±0.45a 

3.68±0.52b

4.81±1.28ab

2.21±0.70b

3.89±1.06a

农田

土壤

对照 

TCP 

TCP+DT-1-gfp

10.28±3.26a

4.55±2.13b

5.14±1.36b

11.32±2.77a 

5.98±1.65c 

7.43±2.63b 

10.44±2.04a

5.66±1.12b

8.14±0.56ab

9.31±2.72a

3.61±1.54c

7.21±1.87ab

注:同一列数据后不同字母表示不同处理间差异达到5%显著水平. 

由于对高毒有机磷农药的限制和禁止,以毒死

蜱为代表的低毒有机磷农药的市场需求不断增加.

这不可避免地增加了 TCP 在环境中积累.TCP 的积

累强烈地抑制了微生物的生长,而微生物生长的抑

制又加剧了 TCP的积累,不仅阻碍了 TCP本身的降

解,还抑制了母体化合物毒死蜱以及其他有机化合

物的降解
[15,20,43]

,使农药残留对环境造成的污染进

一步加剧. 

基于微生物降解的污染土壤生物修复策略的发

展逐渐被各国学者所重视.生物修复作为一种高效、

廉价的生物技术手段,对其研究逐渐深入,并将大规模

应用于污染环境的治理
[44-48]

.然而,TCP在土壤中的生

物降解研究报道较少,多数研究都集中在毒死蜱污染

土壤的生物修复方面.本研究以 TCP 作为污染底物,

研究了不同环境中微生物对其降解作用,结果表明菌

株 DT-1 能够有效降解水体和土壤中的 TCP,在 TCP

污染农田的生物修复中具有很大的应用潜力. 

3  结论 

3.1  菌株DT-1可利用 2-HP为唯一碳源进行生长,
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并降解浓度为 500mg/L的 2-HP.HPLC-MS检测到 3

种代谢产物尼古丁蓝、马来酰胺酸和反丁烯二酸. 

TCP 在菌株 DT-1 作用下经过 3 步脱氯反应生成

2-HP,进而依次代谢产生尼古丁蓝,马来酰胺酸和反

丁烯二酸,最终被彻底矿化分解. 

3.2  菌株 DT-1 可降解土壤中浓度为 50mg/kg 的

TCP,在两类不同的土壤中 35d 内的降解率分别为

94.4%和 86.7%,并能对代谢产物 2-HP 进一步降解,

大部分降解发生在 10~30d 之间.而作为对照的未接

种菌株DT-1的土壤中,自然状态下降解的TCP不产

生 2-HP. 

3.3  基因工程菌 DT-1-gfp的降解特性、效果与原

始菌株相同,并能在土壤中长时间存活,且添加降解

菌后对 TCP 污染土壤细菌群落丰度有一定的恢复

作用,表明该菌株具备应用于 TCP 污染土壤生物修

复的潜力. 
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