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三种农田土壤中阿特拉津矿化及细菌群落响应的比较研究* 
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摘  要：阿特拉津是广泛使用的三嗪类除草剂，其在不同类型农田土壤中的矿化特征和微生物群落效应差异及其原因尚缺乏

研究。选取黑土、潮土和红壤区旱地土壤，开展微宇宙培养试验，借助同位素示踪、降解基因定量、高通量测序等手段，研

究了阿特拉津的矿化动态及细菌群落变化情况。结果表明，阿特拉津在不同土壤中的矿化过程差异明显：潮土中快速矿化，

黑土矿化速率稳定，而红壤矿化活性低；56 d 内三种土壤阿特拉津累积矿化率分别为 75.2%、35.5%和 0.810%。阿特拉津刺

激潮土和黑土中三嗪氯水解酶基因 trzN 丰度显著增加，结合细菌相对丰度变化，推测拟节杆菌（Paenarthrobacter）是潮土

中的主要降解菌，但黑土中降解菌仍不明确。三种土壤中细菌群落对阿特拉津具有不同的响应：潮土中阿特拉津作为生长底

物促进降解菌的富集，细菌种间协同和多样性增加；黑土细菌群落对阿特拉津较不敏感；阿特拉津残留严重影响红壤细菌群

落结构和多样性，体现为胁迫效应。上述发现揭示了不同类型土壤中阿特拉津矿化的巨大差异及其对微生物群落的决定作用，

提示阿特拉津残留风险与土壤类型存在关联，为除草剂的合理使用和污染控制提供了科学依据。 

关键词：阿特拉津；土壤类型；矿化；生物降解；生态风险 
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Abstract: 【Objective】Atrazine is a chlorotriazine herbicide, which interferes with photosynthesis in some broadleaf plants and 

is widely used on corn, sorghum, and sugarcane. Residual atrazine may persist in agricultural soil for an extended period due to its 

long half-life, posing threats to succeeding crops and human health. The fate of atrazine in the environment is normally regulated 

by lots of pedological and microbial factors. However, the biodegradability of atrazine across soil types as well as the underlying 

microbial mechanisms remains elusive. In this study, it is aimed to compare the mineralization dynamics of atrazine and bacterial 
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community responses in three typic agricultural soils.【Method】Three upland soils classified as black soil (BS), fluvo-aquic soil 

(FA) and red soil (RS), were collected from corn fields located in geographically distinct areas of China. Soil microcosms spiked 

with a 14C tracer were established and mineralization of atrazine to CO2 was monitored during an 56-days incubation. In parallel, 

the soil bacterial communities in atrazine-added or clean soil (as a control) microcosms were examined using quantitative PCR 

and 16S rRNA gene sequencing. 【Result】The fastest mineralization of atrazine occurred in the FA soil, while the RS showed 

minimal mineralization activity. The accumulative mineralization over 56 d was 75.2%, 35.5%, and 0.810% of the initially added 

tracer in the FA, BS, and RS, respectively. Fitting the CO2 curves with the Gompertz model obtained distinct parameters of 

accumulative mineralization, maximal rate, and lag time for the three soils. Atrazine markedly increased the abundance of the 

triazine hydrolase (trzN) gene in the FA and BS soils, and caused significant enrichment of Paenarthrobacter in FA. In light of the 

well-documented degradation capacity of Paenarthrobacter-related bacteria, this genus perhaps played a major role in atrazine 

mineralization in the FA soil. Nevertheless, it was impossible to link any taxon to atrazine degradation in the BS microcosms. 

Nevertheless, an acidic pH (4.16) might account for the particularly low mineralization in the RS. Moreover, the three soils 

displayed contrasting bacterial community responses to atrazine contamination. In the FA, atrazine was used as a growth substrate, 

enhancing interspecies cooperation as indicated by increased positive correlation in the co-occurrence network whereas the BS 

community was less sensitive to atrazine. Residual atrazine severely impacted the structure and diversity of the bacterial 

community in RS, implicating potential ecological risks to this acidic soil. 【Conclusion】These findings highlight the substantial 

differences in atrazine mineralization and resultant bacterial community responses in different soils, indicating an association 

between herbicide residue and soil type, thus providing a scientific basis for the safe use and pollution control of herbicides. 

Key words: Atrazine; Soil type; Mineralization; Biodegradation; Ecological risk 

阿特拉津（Atrazine，商品名：莠去津）是一种

人工合成的三嗪类除草剂，广泛用于玉米、高粱、

甘蔗等作物的杂草控制。在农业生产中长期大量施

用阿特拉津易导致土壤残留，引起后茬敏感作物的

药害[1]。同时，阿特拉津干扰内分泌、神经系统，

影响生物多样性[2]、生态系统结构和功能[3]，具有人

体健康及生态风险[4]。因此，消除农田土壤中残存

的阿特拉津是保障粮食安全、生态环境以及人体健

康的重要举措。 

微生物经脱氯、脱烷基、开环等过程降解阿特

拉津[5-6]。已经分离获得多个降解菌株，如 Pseudomonas 

sp. ADP、Arthrobacter aurescens TC1 等，它们编码

阿特拉津氯水解酶（Atrazine chlorohydrolase，AtzA）

或三嗪水解酶（Triazine hydrolase，TrzN）两种在结

构、催化机制等方面存在重大差异的脱氯酶[7]。需

要指出阿特拉津降解中间产物的毒性可能较母体更

高[8]，因此，污染物矿化量（即转化为 CO2 的量）

较土壤残留浓度更适宜作为评估其解毒程度的指

标。另一方面，土壤微生物高度多样，可能存在复

杂降解行为。例如，降解菌和非降解菌通过代谢互

养（Cross-feeding）协同降解阿特拉津[9]。通过分析

土壤微生物的群落响应，可获得阿特拉津生物降解

机制的线索。 

不同来源土壤中阿特拉津的降解可能存在明显

差异[10]，但目前尚缺乏针对土壤类型效应的比较研

究。黑土、潮土和红壤广泛分布于我国东北、华

北和南方，总计超过全国耕地面积的 65%[11-12]。

这些地区玉米等作物种植中阿特拉津的使用较为

普遍，导致局部土壤阿特拉津残留浓度较高 [13]。

当前对土壤阿特拉津降解的研究多以单一土壤类

型为主 [14-16]，限于方法、设置等，不同研究结果

间难以比较，阿特拉津在不同类型土壤中的转化

规律、生态效应尚不清楚。基于此，本研究选择

黑土、潮土和红壤区旱地农田土壤，综合采用同

位素示踪、微生物群落分析等技术手段研究阿特

拉津的降解和微生物效应及其机制，以期为不同

土壤类型区合理使用除草剂、有效治理农药残留

提供科学依据。  

1  材料与方法  

1.1  供试土壤 

供 试 土 壤 分 别 为 采 自 吉 林 省 农 安 县 的 黑 土

（44°4′ N，125°7′ E，均腐土，记为 BS）、河南省通许
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县的潮土（37°27′ N，114°32′ E，雏形土，记为 FA）、

云南省昌宁县的红壤（24°27′ N，99°38′ E，淋溶土，

记为 RS）农田。采样时田块均种植玉米，经调查均

有使用阿特拉津的历史，但三种土壤均未检出阿特

拉津残留。采用五点采样法采集表层 0～10 cm 土

壤，剔除土壤中的砂砾、石块以及动植物残体等杂

质，充分混匀，自然风干后过 2 mm 筛备用。三种

土壤的理化性质如表 1 所示。 

表 1  供试土壤理化性质 

Table 1  Physicochemical properties of the soils 

土壤编号 

Soil code 

土壤类型 

Soil type 
pH 

阳离子交换量

CEC/ 

（cmol·kg–1） 

有机质 SOM/

（g·kg–1）

全氮 TN/

（g·kg–1）

碱解氮 AN/

（mg·kg–1）

全磷 TP/ 

（mg·kg–1）

有效磷 AP/ 

（mg·kg–1） 

全钾 TK/

（g·kg–1）

速效钾 AK/

（mg·kg–1）

BS 黑土 5.91 28.2 22.8 1.15 105 384 29.3 14.3 167 

FA 潮土 8.59 9.42 23.7 0.913 148 889 19.3 27.0 114 

RS 红壤 4.16 9.16 13.8 0.984 62.0 481 44.5 21.3 101 

 

1.2  化学试剂 
14C 标记阿特拉津购自 American Radiolabeled 

Chemicals，Inc.，12C-阿特拉津（纯度大于 97%）购

自梯西爱（上海）化成工业发展有限公司，其他所

用试剂均为分析纯或以上。 

1.3  试验设计 

设置两组平行试验，采用土壤微宇宙培养方法

探究三种土壤中阿特拉津的矿化特征及其微生物响

应。第一组试验（试验 I）用于测定阿特拉津的矿化

特征，土壤中阿特拉津终浓度为 50 μg·g–1，14C-阿特

拉津为 2.0×105 DPM（DPM 表示每分钟内放射性物

质中发生衰变的原子核数量），每周取样测定 14CO2

的产生量。第二组试验（试验Ⅱ）则仅添加 50 μg·g–1

的 12C-阿特拉津（ATZ），同时设立不添加阿特拉津

的空白对照（CK），于培养第 28 天和第 56 天进行

破坏性取样，用于研究微生物对阿特拉津的响应。

土壤微宇宙的设置 [15]和阿特拉津的加入 [17]参照文

献进行，所有处理均设置 3 个重复，于 25 ℃下避光

培养，定期通气。 

1.4  阿特拉津矿化的测定 

在试验Ⅰ中，矿化管橡胶塞下悬挂有一个盛有

1 mol·L–1 NaOH 溶液的 2 mL 小瓶作为 CO2 捕集器。

每周取出 CO2 捕集器，并用新鲜的 NaOH 替换，同

时 通 气 15 min 。 使 用 液 体 闪 烁 计 数 器 （ LSC ，

Beckman-Coulter，美国）测定 NaOH 溶液中的放射

性，通过计算 NaOH 溶液中检测到的放射性占总 14C

阿特拉津放射性（2.0×105 DPM）的百分比计算阿特

拉津矿化率，即矿化为 14CO2 的阿特拉津占添加

[U-ring-14C]-阿特拉津总量的百分比。 

1.5  阿特拉津矿化累积模型及其参数估计 

使用 Gompertz 非线性模型[18]对累积矿化量进

行拟合，得到相应各个参数的估计值和拟合优度（R2

值）。Gompertz 模型如下式： 

 
exp[ exp( )]y a b cx            （1） 

 
式中，y 为累积矿化率，%；x 为时间，d；a、b、c

无明确的生物学意义，因此通过引入 A（矿化速率

降低为零时的累积矿化率，即最大累积矿化率，%）、

μm（最大矿化速率，%d–1）和 λ（滞后时间，d）对

方程进行优化，得到累积矿化率 y（%）关于培养时

间 t（d）的方程（2）： 

 

exp exp ( ) 1
m e

y A t
A

            
   （2） 

 

1.6  DNA 提取、高通量测序及分析 

对试验 II 中包括 0 d 样品在内的总共 45 个土壤

样品进行微生物群落分析。称取 0.50 g 土壤，使用

FastDNA® SPIN Kit for Soils 试 剂 盒 （ MP 

Biomedicals）按其说明进行 DNA 的提取，1.5%的

琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 质量，NanoDrop ND-1000

分光光度计测定 DNA 浓度和纯度。高通量测序委托

上海美吉公司在 Illumina MiSeq 平台上完成，使用

Qiime 2 以及默认参数去除低质量序列，基于 99%

序列同一性阈值划分扩增序列变体（ASV），与 Silva 

132 数据库比较确定序列的系统学分类。 
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1.7  细菌 16S rRNA 及降解功能基因荧光定量

PCR 分析 

采用定量 PCR（qPCR）测定细菌 16S rRNA 和

三嗪氯水解酶基因 trzN 的拷贝数。16S rRNA 使用

引 物 ： 338F-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG ；

518R-ATTACCGCGGCTGCTGG，扩增条件为 95 ℃

预变性 3 min、95 ℃变性 30 s、56 ℃退火 30 s、72 ℃

延伸 30 s，共 30 个循环。trzN 引物为：trzN-F- CACC 

AGCACCTGTACGAAGG；trzN-R-GATTCGAACCA 

TTCCAAACG，扩增条件为 94 ℃预变性 4 min、94 ℃

变性 30 s、53 ℃退火 1 min、72 ℃延伸 45 s，共计

40 个循环[19]。 

制备 qPCR 标准品，经梯度稀释制备标准曲线

（ 拷贝数范围 102～109 copies·μL–1）。采用 SYBR 

PremixExTaqTM 试 剂 盒 （ TaKaRa Biomedical 

Technology）在实时荧光定量 PCR 扩增仪（耶拿，

德国）上进行扩增分析。每个样品重复三次，以无

菌水作为阴性对照。细菌 16S rRNA 基因的扩增效

率 112.8%，R2 为 0.997；trzN 基因的扩增效率 85.4%，

R2 为 0.999。根据熔解曲线评价扩增的特异性。 

1.8  数据处理 

使用 SPSS 26 对不同处理进行单因素方差分析

（ANOVA），并采用邓肯（Duncan）多重比较来判断

差异显著性（P<0.05）。采用 R 4.3.3 的 vegan 包计

算微生物多样性指数和布雷距离（Bray-Curtis）；筛

选相对丰度总和高于 0.5%、在样品中出现次数大于

4 的 ASV，使用 igraph 包进行相关性矩阵分析，选

择相关系数|r|＞0.8 且显著性 P＜0.001 的 ASV 进行

网络分析；采用 limma 包进行差异表达分析，采用

ggplot2 包绘制气泡图和物种组成堆叠图等，寻找土

壤中的响应微生物。 

2  结  果  

2.1  阿特拉津矿化特征 

同位素示踪显示，三种土壤中阿特拉津的矿化

动态存在明显差异（图 1）。潮土中阿特拉津快速矿

化，培养前 21 d 内累计矿化率呈指数快速增长，在

21 d 时矿化率达 73.2%，之后趋缓，直至培养结束

矿化率为 75.2%。黑土中阿特拉津矿化活性稳定，

累积矿化率基本呈线性增长，培养结束时矿化率为

35.5%。红壤则缺乏阿特拉津矿化能力，在整个培养

期间累积矿化率几乎未变化，培养 56 d 后矿化率仅

为 0.810%。 

 

注：FA 为潮土；BS 为黑土；RS 为红壤。下同。Note：

FA is fluvo-aquic soil；BS is black soil；RS is red soil. The 

same below. 
 
图 1  阿特拉津在三种土壤中的累积矿化曲线 

Fig. 1  The mineralization dynamics of atrazine in three types of 
soils 

使用 Gompertz 非线性模型对土壤中阿特拉津

的累积矿化曲线进行拟合，相关参数如表 2 所示。

三种土壤的拟合优度（R2）均达到 0.90 以上，潮土

和黑土拟合效果相对较好。比较拟合参数可知，潮

土最大累积矿化率（A）约为黑土的 2 倍，约为红壤

的 74 倍，矿化程度显著大于后两者；潮土的 μm 最

高，为黑土的 10.6 倍，而红壤的 μm 仅有 0.0185，

矿化速率极其缓慢；滞后时间（λ）表明，黑土较潮

土和红壤更快结束延滞期，而红壤滞后时间最长，

约为黑土的 4.5 倍，为潮土的 1.5 倍。 

表 2  不同土壤中阿特拉津矿化的模型拟合参数 

Table 2  Gompertz model parameters of atrazine mineralization in 
the three types of soils 

模型参数 Model Parameters 土壤 

Soil A/% μm/（%d–1） λ/d R2 

FA 74.7 9.96 5.33 0.997 

BS 36.6 0.939 1.76 0.979 

RS 1.01 0.0185 7.93 0.907 

注：A 为最大累积矿化率，μm 为最大矿化速率，λ 为滞后

时间，R2 值为模型拟合优度。Note：A is the maximum cumulative 

mineralization rate，μm is the maximum mineralization rate，λ is the 

lag time，and R2 value is the model fitting goodness. 
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2.2  16S rRNA 与 trzN 基因定量 

采用 qPCR 分别对不同培养时期 16S rRNA

和 trzN 基因进行定量，以评估土壤细菌及阿特

拉 津降解菌的 数量动态（ 图 2）。三 种土壤中，

潮土整体上具有更高的 16S rRNA 基因拷贝数，

但在 56 d 的培养期间增长幅度不大。而在黑土

和红壤中，经培养后 16S rRNA 基因拷贝数明显

增 加 （ 图 2a）。  

与 16S rRNA 基因的情况类似，在培养开始时

（0 d）潮土中 trzN 基因的丰度分别是黑土和红壤的

20 倍和 38 倍。潮土的 FA-ATZ（潮土添加阿特拉津

的处理）处理中 trzN 随时间先增加后减少，且在 28 

d 时 FA-ATZ（1.10×106 copies·g–1）与 FA-CK（1.02× 

106 copies·g–1）无显著差异，但在 56 d 时 FA-ATZ

（ 7.97×105 copies·g–1 ） 显 著 低 于 FA-CK （ 9.56× 

105 copies·g–1）。黑土经培养后 trzN 有大幅增加，且

BS-ATZ（黑土添加阿特拉津的处理）在不同培养时

间始终显著高于 BS-CK（黑土未添加阿特拉津的空

白对照）。而在红壤中，经过培养后 trzN 有显著增

长，但 RS-CK（红壤未添加阿特拉津的空白对照）

和 RS-ATZ（红壤添加阿特拉津的处理）两个处理之

间无显著差异（图 2b）。 

trzN 与 16S rRNA 两 个 基 因 拷 贝 数 的 比 值

（ trzN：16S rRNA）可近似地反映降解菌在总体细

菌中的占比。在潮土中，阿特拉津处理对该比值

的效应随时间发生变化。培养第 28 天时，FA-ATZ

处理显著高于 FA-CK，而第 56 天时两者无显著差

异，且均低于 28 d 的 FA-ATZ。黑土 BS-ATZ 处理

中该比值始终高于 BS-CK，且随培养时间增加幅

度不断加大。红壤中，经培养后该比值较初始值

有明显增加，但 RS-CK 和 RS-ATZ 处理之间无显

著差异（图 2c）。  

2.3  土壤细菌群落多样性 

对所有样品开展 16S rRNA 基因高通量测序，

共获得 271 万条序列，划分为 35 138 个 ASVs，基

于此进行细菌多样性分析。整体上，潮土细菌群落

的 α-多样性始终高于黑土和红壤（图 3）。同一土壤

的香农（Shannon）指数（图 3a）和 Chao1 指数（图 3b）

变化趋势类似，但不同土壤间存在差异。在潮土中，

FA-ATZ 处理中微生物多样性逐渐增加，至第 56 天

显著高于 FA-CK 处理。红壤则相反，在第 28 天，

阿特拉津处理下微生物多样性均低于对照。在黑土

中，28 d 时 BS-ATZ 相较 BS-CK 较低，56 d 时两处

理间无显著差异。 

 

注：CK 为不添加阿特拉津的对照处理、ATZ 为添加阿特

拉津的处理；0 d、28 d 和 56 d 培养时间。图中不同小写字母表

示相同土壤不同处理间存在统计学差异（P<0.05）。下同。Note：

CK is the control without atrazine addition，and ATZ represents the 

treatment of 50 μg·g–1 atrazine. Time is 0 d ， 28 d ， and 56 d 

respectively. Different lowercase letters indicated significant 
differences at the P＜0.05 level among different treatments of the 

same soil. The same below. 

 
图 2  三种土壤中 16S rRNA 基因丰度（a）与 trzN 基因丰

度（b）及其比值（c） 

Fig. 2   The abundances of 16S rRNA genes（a）and trzN genes（b），

and their ratio（c）in the three types of soils 
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图 3  三种土壤中细菌群落的 α 多样性分析（a. 香农指数；b. Chao1 指数） 

Fig. 3  α-diversity of the bacterial community in the three types of soils（a. Shannon index；b. Chao 1 index） 

采 用 基 于 Bray-Curtis 距 离 的 主 坐 标 分 析 法

（PCoA）评估土壤细菌群落结构变化（图 4）。对潮土

群落，PCoA1 和 PCoA2 的累计方差解释率为 33.5%，

培养至 28 d 的 FA-CK、FA-ATZ 及 56 d 的 FA-CK 相

对聚集，而 56 d 的 FA-ATZ 与三者距离较远，表明阿

特拉津处理在 28 d 时对潮土中微生物群落结构无显著

影响，但在 56 d 时效应明显（图 4a）。对于黑土群落，

PCoA1、PCoA2 的累计方差解释率达 51.6%，各样品

根据培养时间聚为两类，但 BS-CK 和 BS-ATZ 处理之

间的距离相对较小（图 4b）。红壤中 PCoA1 与 PCoA2

合并解释率达 63.4%，其群落响应表现出与潮土、黑

土明显不同的模式，即根据阿特拉津的添加与否聚为

两类，RS-CK 与 RS-ATZ 分别形成两组，阿特拉津对

微生物群落结构的影响明显（图 4c）。 

 

注：0d 代表 0 d 样品；28CK 代表培养至 28 d 时不添加阿特拉津的对照处理；28ATZ 代表培养至 28 d 时添加阿特拉津的处理；

56CK 代表培养至 56 d 时不添加阿特拉津的对照处理；56ATZ 代表培养至 56 d 时添加阿特拉津的处理。椭圆表示 95%置信区间。Note：

0d indicates the sample of 0 day；28CK indicates the control without atrazine addition for 28 days；28ATZ indicates the treatment of 50 μg·g–1 

atrazine for 28 days；56CK indicates the control without atrazine addition for 56 days；56ATZ indicates the treatment of 50 μg·g–1 atrazine for 

56 days. Ellipse represents 95% confidence intervals. 
 

图 4  三种不同农田土壤中细菌群落的主坐标分析（a. 潮土；b. 黑土；c. 红壤） 

Fig. 4  Principal coordinates analysis of bacterial communities in the three types of soils（a. fluvo-aquic soil，b. black soil，c. red soil） 

2.4  土壤细菌共现网络 

为进一步研究阿特拉津对土壤细菌群落结构

的影响，针对 3 种土壤构建共现网络，网络拓扑

特征如表 3 所示。结果表明阿特拉津对微生物网

络的拓扑特性产生了不同影响，具体影响因土壤

而异。对于潮土，FA-ATZ 网络相对于 FA-CK 网

络的节点、边和平均度并无明显变化，但阿特拉

津处理网络中正相关关系达 64.7%，较对照中的

55.3%有明显增加。红壤中，阿特拉津明显降低

了 RS-ATZ 网络中的边数和平均度，与对照相比

网络结构变得简单。黑土的 BS-ATZ 与 BS-CK 网

络相比，边和平均度均有所减少，但变化幅度小

于红壤，同时 BS-ATZ 网络的正相关系数也有所

增加。  
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表 3  阿特拉津影响下的土壤微生物网络拓扑特性 

Table 3  Topological characteristics of microbial networks in the 
three soils 

处理 

Treatment 

节点 

Node

边 

Edge 

平均度 

Average degree 

正相关 

Positive 

correlation 

负相关 

Negative 

correlation 

FA-CK 246 434 3.53 55.3% 44.7% 

FA-ATZ 239 431 3.61 64.7% 35.3% 

BS-CK 288 1 759 12.2 56.5% 43.5% 

BS-ATZ 296 1 532 10.4 59.1% 40.9% 

RS-CK 260 1 831 14.1 56.9% 43.2% 

RS-ATZ 258 1 393 10.8 53.8% 46.2% 

注：FA-CK 为潮土中不添加阿特拉津的对照处理、FA-ATZ

为潮土中添加阿特拉津的处理；BS-CK 为黑土中不添加阿特拉

津的对照处理、BS-ATZ 为黑土中添加阿特拉津的处理；RS-CK

为红壤中不添加阿特拉津的对照处理、RS-ATZ 为红壤中添加阿

特 拉 津 的 处 理 。 Note： FA-CK is the control without atrazine 

addition in fluvo-aquic soil；FA-ATZ represents the treatment of 

50 μg·g–1 atrazine in fluvo-aquic soil. BS-CK is the control without 
atrazine addition in black soil；BS-ATZ represents the treatment of 

50 μg·g–1 atrazine in black soil. RS-CK is the control without 

atrazine addition in red soil；RS-ATZ represents the treatment of 

50 μg·g–1 atrazine in red soil. 
 

2.5  土壤细菌组成及差异 

土壤细菌在门水平的物种组成如图 5 所示。第

一优势菌门为变形菌门（Proteobacteria），潮土和黑

土中 CK 和 ATZ 均无显著差异（P＞0.05）；而在红

壤中，无论 28 d 还是 56 d，ATZ 丰度显著高于 CK

（P＜0.05）。其次为酸杆菌门（Acidobacteriota），其

在潮土中无显著差异（P＞0.05）；黑土中 28 d 的 CK

显著低于除 0 d 外的其他处理（P＜0.05）；红壤中则

是 56 d 的 CK 显著高于其他处理（P＜0.05）。第三

为绿弯菌门（Chloroflexi），无论 28 d 还是 56 d，三

种土壤中 CK 和 ATZ 均无显著差异（P＞0.05）。浮

霉菌门（Planctomycetota）在潮土和红壤中 28 d 的

ATZ 均显著高于 CK（P＜0.05）。其他优势菌门包括

放线菌门（Actinobacteriota）、厚壁菌门（Firmicutes）、

芽 单 胞 菌 门 （ Gemmatimonadota ）、 拟 杆 菌 门

（Bacteroidota）、黏菌门（Myxococcota）等。 

为进一步揭示细菌群落对阿特拉津的响应差

异，选择每种土壤不同培养时间中变化较明显（P

＜0.05 及 Log2（fold change）>1）的前 10 个属进行

分析（图 6），其中，拟节杆菌属（Paenarthrobacter）

是潮土中增长幅度最大的物种，其在 FA-CK 中未检

出，而在 FA-ATZ 处理中平均丰度增加至 0.12%。

此外，亚硝化单胞菌属（Nitrosomonas）丰度也显

著增加，其在 FA-ATZ 中平均相对丰度为 FA-CK

的 2 倍。  

黑土加入阿特拉津后，培养后期（56 d）增长

幅度最大的是土生单胞菌属（Terrimonas），其在

BS-CK 中未检出，而 BS-ATZ 中平均相对丰度增加

至 0.025%。亚硝化螺菌属（Nitrosospira）相对丰度 

 

图 5  三种农田土壤中细菌群落门水平组成 

Fig. 5  Soil bacteria community composition at the phylum level in the three soils 
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也有所增加，在 BS-ATZ 中达 0.18%，相较 BS-CK

增长了 2 倍。 

红壤细菌群落对阿特拉津产生正响应的种属较

少，一些优势细菌受阿特拉津影响甚至出现负响应。

如酸球菌（Acidipila），在 28 d 时 RS-CK 中的相对

丰度为 2.08%，但在 RS-ATZ 中降低至 1.02%；56 d

时则由 RS-CK 的 2.73%降低为 RS-ATZ 的 1.00%。

硝化螺旋菌属（Nitrospira）在添加阿特拉津后丰度

也受到抑制，前期由 0.067%降至 0.0054%，后期则

由 0.024%降低为 0.014%。 

 

注：通过差异分析，在不同土壤及不同培养时间中选择 P＜0.05、Log2（fold change）>1 前十的属作气泡图。○代表 ATZ 相较

CK 丰度显著增加的属（Up）；●代表 ATZ 相较 CK 丰度显著降低的属（Down）。点的大小对应于相对丰度。Note：The most abundant 

top ten genera of P<0.05 and Log2（fold change）>1 were selected by differential analysis to create the bubble plot. ○ shows significantly 

increased genus by ATZ treatment，while ● represents diminished genus.The size of the bubble corresponds to its abundance. 

 
图 6  三种土壤细菌群落差异分析气泡图（属水平） 

Fig. 6  The bubble plot of bacterial communities in the three soils at the genus level 

3  讨  论  

农药与土壤微生物的交互作用分为生物降解和

微生物群落胁迫两方面。三种土壤中阿特拉津的降

解和细菌群落响应形成鲜明反差，充分说明两者紧

密联系，特定情境下可能突出表现为某一方面。 

3.1  三种土壤中阿特拉津的生物降解差异及可能

原因 

矿化作用可指示土壤对有机污染物的自净能

力。本研究采用 Gompertz 模型对矿化累积曲线进行

拟合，其常用来拟合细菌生长曲线，也可用于解释

微生物生产动力学[20]。拟合参数显示三种土壤中阿

特拉津的矿化特征差异明显（表 2）：潮土具有最高

的累积矿化率 A 和最快的矿化速率 μm；红壤的上述

参数与潮土形成鲜明对比，指示极低的矿化活性；

黑土的矿化特征介于潮土和红壤之间。这种不同类

型土壤间有机污染物降解的差异似乎具有普遍性，

如黑土和潮土中多环芳烃和抗生素的降解均远快于
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红壤[21-22]。有研究发现某旱地红壤中阿特拉津矿化

率仅为 0.33%[15]，接近本研究中的测定值 0.81%。 

阿特拉津的矿化差异与降解菌的数量和活性有

关。已知微生物编码两种三嗪氯水解酶基因 trzN 与

atzA。本研究中三种土壤中均检出 trzN，但未能成

功扩增 atzA（图 2b）。atzA 基因序列高度保守，由

于引物错配导致扩增失败的可能性相对较小[23]。目

前的研究发现土壤中阿特拉津降解基因以 trzN 为主
[24]，这可能与两者的结构差异有关[7]，决定了 trzN

相较于 atzA 具有更广泛的底物范围、更高的底物亲

和力和动力学参数（Kcat/Km）[25]。 

三种土壤中，trzN 基因拷贝数由高到低依次为

潮土、黑土、红壤（图 2），与土壤矿化活性趋势

（图 2b）一致；潮土与黑土的阿特拉津处理中可观

察到 trzN 丰度、trzN：16S rRNA 比值随矿化显著增

加的趋势（图 2）。前人研究发现，土壤中三嗪类除

草剂的降解与 trzN 丰度密切相关[26]。鉴于此，在本

研究中，携带 trzN 基因的土壤细菌很可能在潮土和

黑土的阿特拉津转化中发挥关键作用。 

另一方面，红壤虽然缺乏矿化活性，但也可检

出丰度水平与黑土类似的 trzN 基因（图 2b）。这种

现象并不罕见[27]，可能表明红壤中的 trzN 基因并不

表达为降解活性；亦可能是红壤中缺乏下游降解基

因，导致阿特拉津降解不彻底，主要以中间代谢产

物状态存在于土壤中。此外，红壤特殊的酸性条件

也可能导致阿特拉津有效性偏低而抑制降解：阿特

拉津水溶性低（约 33 mg·L–1），酸解离常数（pKa）

为 1.68，在较低 pH 下电离分数减少，不利于微生

物降解[28]。许多研究指出酸性土壤中阿特拉津降解

或矿化速率明显低于中性或碱性土壤[29]。董攀月等[15]

发现调节红壤 pH 后阿特拉津矿化率大幅增加。上

述研究均表明红壤的低 pH 条件可能是影响阿特拉

津降解率的关键因素。 

3.2  潮土、黑土中的阿特拉津降解菌 

潮土中加入阿特拉津显著促进了拟节杆菌的相

对丰度（图 6）。拟节杆菌、节杆菌、假节杆菌是相

互关联的一类细菌[30]，许多成员具有阿特拉津降解

能力，如 Arthrobacter aurescens TC1、Paenarthrobacter 

sp. AT 和 P. ureafaciens ZY 等，它们一般携带 trzN、

atzB 和 atzC 降解基因，能将阿特拉津降解为无毒的

氰尿酸[31-32]。Arbeli 和 Fuentes[23]从 13 种农田土壤

中分离的 83 株降解菌中节杆菌占 54 株，表明这类

细菌可能在阿特拉津降解中发挥重要作用。鉴于

FA-ATZ 处理中拟节杆菌的高度富集，其很可能是潮

土中最主要的阿特拉津降解菌。 

黑土虽表现出明显的阿特拉津矿化活性，但经

物种差异分析并未发现已报道的典型阿特拉津降解

菌（图 6）。其可能原因有二，一是降解基因如 trzN

等一般位于质粒[33]，可通过基因水平转移扩散，导

致存在许多功能尚未挖掘的降解微生物。二是可能

存在共代谢途径，即微生物利用其他碳源生长时伴

随着部分污染物的降解[34]，此时微生物的丰度不会

随阿特拉津发生显著变化，导致无法识别降解菌。 

在经阿特拉津处理的潮土和黑土中，观察到硝

化细菌如 Nitrosomonas、Notrosospira 丰度的显著增

加（图 6）。阿特拉津分子含 5 个氮原子，它们在微

生物降解过程中将以铵态氮形式释放，可能被硝化

细菌利用。黑土中 BS-ATZ 培养后期高度富集的

Terrimonas ， 是 一 种 潜 在 的 反 硝 化 细 菌 [35] 。

Nitrosomonas、Notrosospira、Terrimonas 的富集表

明，阿特拉津作为含氮底物可能影响土壤氮转化微

生物[36]。 

3.3  土壤细菌群落对阿特拉津的响应 

三种土壤中的细菌群落对阿特拉津产生不同

响应。潮土中，相较于培养前期，阿特拉津在后

期（56 d）显著提高了 Shannon 指数（图 3a），改变

了细菌群落结构（图 4a）。鉴于潮土中阿特拉津快

速矿化，在 28 d 时的响应微生物以拟节杆菌等降解

菌为主，对土壤细菌整体结构影响较小。但阿特拉

津降解过程中释放出铵态氮等，这可能是培养期间

硝化菌富集、细菌群落结构持续变化的可能原因。

同时，FA-ATZ 共现网络中正相关比例的增加（表 3）

说明微生物之间的联系加强、协同合作增加。有研

究表明，阿特拉津降解菌和非降解菌间存在代谢互

养关系（Cross-feeding），在改善细菌生长的同时促

进阿特拉津降解[9，32，37]，是潮土中细菌协同降解阿

特拉津的又一证据。 

红壤中阿特拉津矿化活性低，可以推断加入红

壤的阿特拉津主要以未修饰结构或部分修饰中间物

的形式存在。PCoA 分析显示阿特拉津是影响红壤

微生物群落的关键因素（图 4c），RS-ATZ 处理中细

菌多样性减少、网络破碎化、竞争趋势增加；优势

细菌如 Acidipila 等适应酸性土壤环境的化能异养

菌 [38]也受到抑制，显示出一定的生态毒性效应。Ren
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等[39]的研究发现，低剂量多环芳烃就能导致红壤微

生物群落的丰富度和多样性降低，群落结构改变。

由此观之，红壤中微生物群落易受外界污染物的影

响，抵御外界变化的能力较弱，提示阿特拉津污染

的生态风险。 

相比潮土和红壤，阿特拉津对黑土细菌群落影

响较小，培养时间成为决定其群落结构的主要因素

（图 4b）。总体而言，黑土细菌群落对阿特拉津污染

具有一定的抗性。 

4  结  论  

不同类型农田土壤中阿特拉津的矿化动力学和

细菌群落响应模式存在较大差异。潮土中矿化活性

显著高于黑土和红壤，出现了拟节杆菌、硝化细菌

等功能菌的富集，表明其阿特拉津残留风险较低。

相较而言，黑土矿化速率稳定但稍低，细菌群落对

阿特拉津不敏感，必要时需采取外接菌剂、共代谢

底物等措施加快降解进程。红壤则几乎完全缺乏矿

化能力，受阿特拉津影响，细菌群落多样性和网络

复杂度降低、群落结构改变、优势物种被抑制，表

现出明显的生态风险。综上，提示不同类型土壤中

阿特拉津残留的治理可参照分区原则，从潮土等较

高矿化活性土壤中挖掘降解微生物资源，对红壤等

易产生残留的土壤则应重点从源头控制，加强土壤

生态系统的保护。 
 

致  谢    感谢南京大学季荣教授在同位素实验中

给予的协助。 
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