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Nghiªn cøu mét sè ®Æc ®iÓm sinh häc ph©n tö  
cña ba chñng vi khuÈn sö dông 2,4-D ph©n lËp tõ ®Êt  

nhiÔm chÊt diÖt cá chøa dioxin t¹i §µ N½ng 
 

NguyÔn B¸ H÷u, §Æng ThÞ CÈm Hµ 

ViÖn C«ng nghÖ sinh häc 

Trong chiÕn tranh ViÖt Nam, qu©n ®éi Mü 
®· sö dông l−îng lín chÊt diÖt cá chøa dioxin 
phun r¶i xuèng nhiÒu n¬i ë miÒn Trung vµ miÒn 
Nam n−íc ta [8]. HiÖn nay, mét sè c¨n sù cò 
cña Mü tr−íc kia trong ®ã cã c¨n cø t¹i s©n bay 
§µ N½ng vÉn bÞ « nhiÔm nÆng c¸c lo¹i chÊt ®éc 
kÓ trªn. C¸c ph©n tÝch hãa häc cho thÊy, bªn 
c¹nh dioxin (DD), hai thµnh phÇn chñ yÕu cña 
chÊt diÖt cá lµ 2,4-D vµ 2,4,5-T (2,4,5-
trichlorophenoxyacetic acid) [1]. C«ng nghÖ 
ph©n hñy sinh häc dùa trªn kÝch thÝch tËp ®oµn 
vi sinh vËt b¶n ®Þa ph©n hñy c¸c chÊt « nhiÔm ®· 
vµ ®ang thu ®−îc kÕt qu¶ kh¶ quan trong tÈy ®éc 
®Êt nhiÔm chÊt diÖt cá chøa dioxin t¹i khu vùc 
nhiÔm ë s©n bay §µ N½ng [1]. Mét sè chñng vi 
sinh vËt ph©n hñy 2,4-D, 2,4,5-T, DD, 
dibenzofuran vµ c¸c hîp chÊt th¬m ®· ®−îc 
ph©n lËp vµ nghiªn cøu [1], tuy nhiªn ch−a cã 
nghiªn cøu s©u vÒ c¸c gien tham gia qu¸ tr×nh 
ph©n hñy 2,4-D vµ 2,4,5-T. Trªn thÕ giíi ph©n 
hñy sinh häc vµ c¸c gien còng nh− enzim tham 
gia ph©n hñy 2,4-D vµ 2,4,5-T ®· ®−îc quan t©m 
tõ rÊt sím, tuy nhiªn c¸c nghiªn cøu vÉn ®ang 
®−îc thùc hiÖn trªn chñng vi sinh vËt còng nh− 
c¸c mÉu m«i tr−êng. Trong nghiªn cøu nµy, ba 
chñng vi khuÈn sö dông 2,4-D DNB19, DNB20 
vµ DNB21 ®−îc x¸c ®Þnh mét sè ®Æc ®iÓm vÒ 
ph©n lo¹i còng nh− gien cadA vµ tfdA tham gia 
chuyÓn ho¸ 2,4-D. C¸c kÕt qu¶ trong nghiªn cøu 
nµy sÏ lµ c¸c c¬ së khoa häc ®Ó gi¶i thÝch cho sù 
thµnh c«ng khi ¸p dông c«ng nghÖ ph©n hñy 
sinh häc ®Ó tÈy ®éc ®Êt nhiÔm t¹i §µ N½ng.  

I. ph−¬ng ph¸p nghiªn cøu 

1. Chñng vi khuÈn 

Ba chñng vi khuÈn sö dông 2,4-D DNB19, 
DNB20, DNB21 nhËn tõ bé s−u tËp gièng vi 
sinh vËt cña phßng C«ng nghÖ sinh häc M«i 

tr−êng, ViÖn C«ng nghÖ sinh häc, ViÖn Khoa 
häc vµ C«ng nghÖ ViÖt Nam. C¸c chñng vi 
khuÈn nµy ®−îc ph©n lËp tõ mÉu nhiÔm chÊt ®éc 
ho¸ häc thu thËp t¹i c¨n cø qu©n sù cò cña Mü ë 
s©n bay §µ N½ng. 

2. T¸ch chiÕt ADN tæng sè vi khuÈn theo 
ph−¬ng ph¸p sèc nhiÖt  

Nu«i cÊy, thu sinh khèi vµ t¸ch ADN tæng 
sè theo ph−¬ng ph¸p ®· m« t¶ tr−íc ®©y [1].  

3. So s¸nh sù gièng nhau gi÷a c¸c chñng vi 
khuÈn b»ng sö dông kü thuËt ®iÓm chØ 
BOX-PCR 

Ph¶n øng PCR ®−îc tiÕn hµnh víi måi BOX-
A1R (5' - CTA CGG CAA GGC GAC GCT 
GAC G - 3') vµ ADN tæng sè cña ba chñng vi 
khuÈn kh¸c nhau. S¶n phÈm PCR ®−îc kiÓm tra 
b»ng ph−¬ng ph¸p ®iÖn di trªn gel agaroza [6].  

4. §Þnh lo¹i vi khuÈn dùa trªn c¬ së so s¸nh 
tr×nh tù gien m· ho¸ 16S rRNA 

Gien m· ho¸ 16S rARN cña vi khuÈn ®−îc 
nh©n lªn nhê kü thuËt PCR víi cÆp måi ®a n¨ng 
27F vµ 1492R. S¶n phÈm PCR ®−îc lµm s¹ch 
theo kÝt QIAgen. Tr×nh tù nucleotit cña ®o¹n 
gien 16S rARN ®−îc x¸c ®Þnh trùc tiÕp trªn m¸y 
x¸c ®Þnh tr×nh tù nucleotit tù ®éng ABI PRISM 
3130xl Genetic Analyzer víi bé ho¸ chÊt sinh 
chuÈn BigDye Terminator cña Perkin - Elmer vµ 
sö dông c¸c måi 27F, 530F, 945F, 518R, 1087R 
vµ 1492. Tr×nh tù nucleotit ®−îc xö lý trªn phÇn 
mÒm Sequencher version 4.0.5. Møc ®é t−¬ng 
®ång ®o¹n gien 16S rARN cña c¸c chñng 
DNB19, DNB20 vµ DNB21 ®−îc so s¸nh víi 
c¸c tr×nh tù gien 16S rARN trªn GenBank vµ 
Ribosome Database Project (RDP). C©y ph¸t 
sinh loµi dùa trªn sù so s¸nh tr×nh tù gien 16S 
rARN ®−îc thiÕt kÕ dùa trªn c¸c phÇn mÒm 
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Clustal X, Bioedit version 6.0.7, Gendoc, 
Neibough-Joining (NJ) tree, Mega. Tr×nh tù 
®o¹n gien 16S rARN ®−îc ®¨ng ký trªn 
GenBank. 

5. X¸c ®Þnh gien tham gia vµo qu¸ tr×nh 
ph©n huû 2,4-D 

Gien tfdA ®−îc nh©n lªn b»ng kü thuËt PCR 
víi cÆp måi tfdAF (5’-ACG GAG TTC TGY 
GAY ATG-3’), tfdAR (5’-AAC GCA GCG 
RTT RTC CCA-3’) [10]. Gien cadA ®−îc nh©n 
lªn víi cÆp måi cadAF (5’-AAG CTG CAR TTT 
GAR AAY GG-3’), cadAR (5’-MGG ATT 
GAA GAA ATC CTG RTA-3’) [4]. S¶n phÈm 
PCR ®−îc kiÓm tra trªn gel agaroza, lµm s¹ch 
víi kÝt QIAgen vµ x¸c ®Þnh tr×nh tù trªn m¸y 
®äc tr×nh tù tù ®éng ABI PRISM 3130xl Genetic 
Analyzer víi c¸c måi tfdAF, tfdAR, cadAF vµ 
cadAR. Tr×nh tù c¸c gien tfdA vµ cadA vµ tr×nh 
tù suy diÔn axÝt amin cña c¸c ®o¹n gien (theo 
http://www.expasy.org) ®−îc ®¨ng ký trªn Ng©n 
hµng GenBank. 

II. KÕt qu¶ vµ th¶o luËn 

1. §Þnh lo¹i vi khuÈn 

KhuÈn l¹c 3 chñng vi khuÈn sö dông 2,4-D 
DNB19, DNB20 vµ DNB21 mµu vµng chanh, 
tuy nhiªn gi÷a c¸c chñng nµy cã sù kh¸c nhau 
®«i chót vÒ h×nh d¹ng khuÈn l¹c [1]. HiÖn nay, 
mét sè kü thuËt ®iÓm chØ ph©n tö (fingerprint) 
®ang ®−îc sö dông réng r·i trong nghiªn cøu ®a 
d¹ng vi sinh vËt. C¸c kü thuËt nµy gåm cã ®a 
h×nh chiÒu dµi c¸c ®o¹n c¾t bëi enzim giíi h¹n 
(RFLP), ph©n tÝch sù c¾t rADN nh©n ®−îc bëi 
enzim giíi h¹n (ARDRA), ®a h×nh chiÒu dµi c¸c 
®o¹n c¾t bëi enzim giíi h¹n (PCR cã sö dông 
måi ®¸nh dÊu fluorescent) (T-RFLP), ®a h×nh 
cÊu h×nh sîi ®¬n (SSCP), ®iÖn di trªn gel víi d¶i 
nång ®é c¸c chÊt biÕn tÝnh (DGGE), ®iÖn di trªn 
gel víi d¶i nhiÖt ®é biÕn tÝnh (TGGE), nh©n c¸c 
®o¹n ADN cã kÝch th−íc kh¸c nhau b»ng c¸ch 
sö dông måi bæ sung víi c¸c tr×nh tù lÆp l¹i 
(BOX-PCR) [3, 5, 6, 7, 10]. BOX-PCR lµ kü 
thuËt nhanh chãng, tiÕt kiÖm vµ ®−îc sö dông 
nhiÒu ®Ó nghiªn cøu ph©n lo¹i hÖ thèng häc sè 
häc vi khuÈn trong thùc phÈm, y häc, m«i 
tr−êng vµ vi khuÈn liªn kÕt víi thùc vËt [6]. 
Trong nghiªn cøu nµy, kü thuËt BOX-PCR ®−îc 
sö dông ®Ó ®¸nh gi¸ sù gièng nhau gi÷a 3 chñng 

vi khuÈn DNB19, DNB20 vµ DNB21. KÕt qu¶ ë 
h×nh 1 cho thÊy 3 chñng trªn cã c¸c b¨ng ADN 
gièng hÖt nhau. Tuy nhiªn, ®Ó kÕt luËn chÝnh 
x¸c mèi quan hÖ gi÷a 3 chñng vi khuÈn nµy, 
chóng t«i ®· tiÕn hµnh x¸c ®Þnh tr×nh tù ®o¹n 
gien m· hãa 16S rARN. Tr×nh tù c¸c ®o¹n gien 
m· hãa 16S rARN trªn ®−îc ®¨ng ký trªn 
GenBank víi c¸c m· sè lµ EF073264, 
EF065610 vµ EF375718. Ba chñng DNB19, 
DNB20, DNB21 vµ Arthrobacter sp. TM4_1, 
Arthrobacter sp. TM5_1 gièng hÖt nhau vÒ tr×nh 
tù ®o¹n gien m· hãa 16S rARN (500 bp) vµ cã 
quan hÖ gÇn gòi víi vi khuÈn kh¸c thuéc chi 
Arthrobacter.  

 

 
H×nh 1. §iÖn di ®å s¶n phÈm BOX-PCR 

Dùa trªn mét sè ®Æc ®iÓm h×nh th¸i vµ so 
s¸nh tr×nh tù ®o¹n gien m· hãa 16S rARN cho 
thÊy ba chñng vi khuÈn DNB19, DNB20 vµ 
DNB21 thuéc vÒ chi Arthrobacter vµ cã c¸c tªn 
lµ Arthrobacter sp. DNB19, Arthrobacter sp. 
DNB20 vµ Arthrobacter sp. DNB21.  

C¸c c«ng bè tr−íc ®©y [4, 10] cho thÊy vi 
khuÈn ph©n huû 2,4-D thuéc c¸c chi 
Achromobacter, Arthrobacter, Burkholderia, 
Corynebacterium, Delftia, Flavobacterium, 
Halomonas, Pseudomonas, Ralstonia, 
Rhodoferax vµ Variovorax, Bradyrhizobium vµ 
Sphingomonas. KÕt qu¶ so s¸nh tr×nh tù ®o¹n 
gien m· hãa 16S rARN cho thÊy ba chñng 

     DNB19       DNB20       DNB21 
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DNB19, DNB20 vµ DNB21 thuéc c¸c vi khuÈn 
ph©n hñy 2,4-D th−êng gÆp, tuy nhiªn chi 
Arthrobacter kh«ng ph¶i lµ chi sö dông 2,4-D 
phæ biÕn trong ®Êt nhiÔm chÊt diÖt cá chøa 
dioxin t¹i c¨n cø qu©n sù cò cña Mü ë §µ N½ng. 
Chi Burkholderia thuéc líp Betaproteobacteria 
lµ chi vi khuÈn phæ biÕn trong ®Êt nhiÔm t¹i  
§µ N½ng [1].  

DNB21

DNB19

Arthrobacter sp. TM4_1

Arthrobacter sp. TM5_1

DNB20

Arthrobacter sp. BWDY-45

Arthrobacter protophormiae SSCT48

A. mysorens LMG 16219T

0.0002

DNB21

DNB19

Arthrobacter sp. TM4_1

Arthrobacter sp. TM5_1

DNB20

Arthrobacter sp. BWDY-45

Arthrobacter protophormiae SSCT48

A. mysorens LMG 16219T

0.00020.0002

 
H×nh 2. C©y ph¸t sinh chñng lo¹i 3 chñng 

DNB19, DNB20, DNB21 vµ mét sè chñng ®¹i 
diÖn chi Arthrobacter. Th−íc ®o thÓ hiÖn 2 
nucleotit kh¸c nhau trªn 10000 nucleotit so s¸nh 

2. X¸c ®Þnh gien cadA vµ tfdA tham gia 
chuyÓn ho¸ 2,4-D 

C¸c vi khuÈn chuyÓn ho¸ 2,4-D ®−îc xÕp 
chñ yÕu vµo ba nhãm dùa trªn c¸c ®Æc ®iÓm sinh 
lý vµ tiÕn ho¸ [4, 9].  

- Nhãm thø nhÊt lµ vi khuÈn phó d−ìng thuéc 
β vµ γ - proteobacteria, gåm c¸c chi 
Achromobacter, Burkholderia, Delftia, 
Halomonas, Pseudomonas, Ralstonia, 
Rhodoferax vµ Variovorax vµ ®Òu mang c¸c gien 
tfd. 2,4-D ®−îc chuyÓn ho¸ sang d¹ng 2,4-
Dichlorophenol (2,4-DCP) bëi enzim α- 
ketoglutarat (α-KG) 2,4-D dioxygenaza do gien 
tfdA m· ho¸. TiÕp theo (2,4-DCP) ®−îc hydroxyl 

ho¸ thµnh 3,5-dichlorocatechol bëi enzim 2,4-
DCP hydroxylaza m· ho¸ bëi gien tfdB. Sau ®ã 
3,5-dichlorocatechol ®−îc ph©n huû tiÕp bëi con 
®−êng c¾t vßng ortho m· ho¸ bëi tfdCDEF. 

- Nhãm thø hai gåm c¸c vi khuÈn α-
proteobacteria ph©n lËp tõ ®Êt nguyªn thuû, ®Êt 
trång trät ë NhËt B¶n vµ cã hä hµng gÇn víi vi 
khuÈn thuéc chi Bradyrhizobium. MÆc dÇu c¸c 
gien ph©n huû 2,4-D ch−a ®−îc x¸c ®Þnh ë c¸c 
vi khuÈn kÓ trªn, tuy nhiªn c¸c gien cadAB m· 
ho¸ 2,4,5-T oxygenaza ë Burkholderia cepacia 
AC1100 l¹i ®−îc ph¸t hiÖn ë Bradyrhizobium 

sp. HW13. Gien tfdAα cã møc t−¬ng ®ång 60% 
víi gien tfdA vµ khi ®−îc biÓu hiÖn trong E. coli 
®· cã ho¹t tÝnh cña enzim α - ketoglutarat (α-
KG) 2,4-D dioxygenaza. 

- Nhãm thø ba gåm c¸c thµnh viªn cña mét 
loµi thuéc chi Sphingomonas trong α-
proteobacteria. C¸c vi khuÈn nµy ®−îc ph©n lËp 
tõ c¸c mÉu cã nguån gèc n«ng nghiÖp vµ c«ng 
nghiÖp. C¸c gien tham gia ph©n huû 2,4-D trong 
nhãm nµy nh− tfdBC gièng nh− ë nhãm thø 
nhÊt, tuy nhiªn b−íc ®Çu cña qu¸ tr×nh oxi ho¸ 
2,4-D kh«ng ph¶i enzim α- ketoglutarat (α-KG) 
2,4-D dioxygenaza mµ lµ hÖ thèng enzim kh¸c. 
GÇn ®©y, sù tån t¹i cña gien t−¬ng tù nh− cadA 
®· ®−îc gi¶ thiÕt khi kiÓm tra b»ng kü thuËt lai 
ph©n tö khi sö dông mÉu dß lµ gien cadA cña vi 
khuÈn Bradyrhizobium sp. HW13.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

H×nh 3. §iÖn di ®å s¶n phÈm PCR nh©n gien 
cadA vµ tfdA tõ chñng DNB19. M. thang ADN 
chuÈn 0,2 kb (Promega) 

    M  cadA   tfdA      M 

 

0,6 

0,4 

0,2 

kb 
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Do ba chñng DNB19, DNB20 vµ DNB21 
gièng hÖt nhau khi so s¸nh ®o¹n gien 16S rARN 
vµ s¶n phÈm BOX-PCR, nªn trong nghiªn cøu 
nµy chñng Arthrobacter sp. DNB19 ®−îc lùa 
chän nghiªn cøu s©u vÒ gien cadA vµ tfdA. KÕt 
qu¶ ë h×nh 3 cho thÊy, s¶n phÈm PCR nh©n gien 
cadA vµ tfdA tõ chñng DNB19 cã kÝch th−íc 
nh− tÝnh to¸n lý thuyÕt vµ ®−îc ®¨ng ký trªn 
GenBank víi m· sè lÇn l−ît lµ EF375719 vµ 
EF375720. Mèi quan hÖ gi÷a cadA vµ tfdA cña 
chñng Arthrobacter sp. DNB19 vµ c¸c chñng vi 
khuÈn ®¹i diÖn ®−îc thÓ hiÖn ë h×nh 4. 

Tr×nh tù s¶n phÈm PCR nh©n gien cadA tõ 
chñng DNB19 cã møc t−¬ng ®ång cao 93% víi 
gien cadA cña chñng Sphingomonas sp. B6-10, 
dßng HS01 mÉu m«i tr−êng; 89% víi cadA cña 
chñng Sphingomonas sp. TFD26; 88% víi cadA 
cña chñng Sphingomonas sp. TFD44, 82% víi 
cadA cña chñng Bradyrhizobium sp. HW13 
(h×nh 4). So s¸nh tr×nh tù axÝt amin suy diÔn tõ 
s¶n phÈm nh©n gien cadA cña chñng DNB19 vµ 
c¸c chñng kÓ trªn ®Òu cho thÊy cã møc t−¬ng 
®ång cao, 97% víi CadA cña Sphingomonas sp. 
B6-10 vµ dßng HS01 mÉu m«i tr−êng; 95% víi 
CadA cña Sphingomonas sp. TFD26 vµ 86% víi 
CadA chñng Bradyrhizobium sp. HW13. C¸c 

nghiªn cøu tr−íc ®©y míi chØ ph¸t hiÖn gien 
cadAB trong c¸c vi khuÈn cña chi 
Sphingomonas vµ Bradyrhizobium [4] vµ cã møc 
t−¬ng ®ång tõ 46-53% víi gen tftAB m· ho¸ 
2,4,5-T oxygenaza cña chñng Burkholderia 
cepacia AC1100 [2, 4]. Tr×nh tù axÝt amin suy 
diÔn tõ ®o¹n gien cadA chñng Arthrobacter sp. 
DNB19 cã møc t−¬ng ®ång 48% víi TftA cña 
Burkholderia cepacia AC1100. KÕt qu¶ trong 
nghiªn cøu nµy cho thÊy sù ®a d¹ng cña vi sinh 
vËt chuyÓn ho¸ còng nh− c¸c gien tham gia vµo 
qu¸ tr×nh ph©n hñy vµ kho¸ng hãa c¸c chÊt diÖt 
cá trong tù nhiªn.  

Tr×nh tù s¶n phÈm nh©n gien tfdA tõ chñng 
DNB19 cã møc t−¬ng ®ång cao, 94% víi tfdA 
cña c¸c chñng Burkholderia sp. RASC, 
Burkholderia sp. Ff54, Ralstonia sp. Y103; 91% 
víi tfdA cña c¸c chñng Delftia acidovorans P4a 
vµ 77% víi tfdAα cña Bradyrhizobium sp. 
HW13 (h×nh 4). Tr×nh tù axÝt amin suy diÔn tõ 
s¶n phÈm nh©n gien tfdA cña chñng DNB19 cã 
møc t−¬ng ®ång cao, 96% víi TfdA cña chñng 
Burkholderia sp. RASC, 95% víi TfdA chñng 
Delftia acidovorans P4a, 93% víi TfdA cña 
chñng Burkholderia cepacia 2a.  

 

tfdA-Bur. RASC

tfdA- Bur. Ff54

tfdA-Art. DNB19

tfdA-Del. P4a

tfdA-unculture bacterium. S1.2

tfdAα-Bra. HW13

tfdA-Ral. 80

cadA-Bra. HW13

cadA-Sph. TFD26

cadA-Sph. TFD44

cadA-Art. DNB19

cadA-Sph. B6-10

cadA-Sph. I602

cadA-Uncultured bacterium. HS01

0.05

tfdA-Bur. RASC

tfdA- Bur. Ff54

tfdA-Art. DNB19

tfdA-Del. P4a

tfdA-unculture bacterium. S1.2

tfdAα-Bra. HW13

tfdA-Ral. 80

tfdA-Bur. RASC

tfdA- Bur. Ff54

tfdA-Art. DNB19

tfdA-Del. P4a

tfdA-unculture bacterium. S1.2

tfdAα-Bra. HW13

tfdA-Ral. 80

cadA-Bra. HW13

cadA-Sph. TFD26

cadA-Sph. TFD44

cadA-Art. DNB19

cadA-Sph. B6-10

cadA-Sph. I602

cadA-Uncultured bacterium. HS01

0.05

cadA-Bra. HW13

cadA-Sph. TFD26

cadA-Sph. TFD44

cadA-Art. DNB19

cadA-Sph. B6-10

cadA-Sph. I602

cadA-Uncultured bacterium. HS01

0.050.05

 
H×nh 4. C©y ph¸t sinh chñng lo¹i gien cadA vµ tfdA cña Arthrobacter DNB19 vµ mét sè chñng ®¹i 

diÖn. Th−íc ®o thÓ hiÖn 5 nucleotit kh¸c nhau trªn 100 nucleotit so s¸nh 
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C¸c nghiªn cøu gÇn ®©y míi ph¸t hiÖn sù 
tån t¹i cña c¶ hai hÖ gien cadAB vµ tfdAα trong 
vi khuÈn cña hai chi Sphingomonas vµ 
Bradyrhizobium vµ gi¶ thiÕt r»ng c¸c gien tftAB 
vµ tfdA cã nguån gèc tõ cadAB vµ tfdAα [4]. 
Trong nghiªn cøu nµy, hai gien tfdA vµ cadA 
tham gia chuyÓn hãa 2,4-D ®· ®−îc t×m thÊy ë 
chñng Arthrobacter sp. DNB19 ph©n hñy 2,4-D. 
Cã thÓ c¶ hai gien trªn cïng tham gia vµo 
chuyÓn hãa 2,4-D vµ gien cadA cã tham gia vµo 
qu¸ tr×nh chuyÓn ho¸ 2,4,5-T hay kh«ng? cÇn cã 
thªm c¸c nghiªn cøu s©u h¬n vÒ gien, enzim 
còng nh− c¸c ph©n tÝch hãa häc vÒ ph©n hñy 
sinh häc 2,4-D vµ 2,4,5-T cña chñng 
Arthrobacter sp. DNB19. 

III. KÕt luËn 

Ba chñng vi khuÈn sö dông 2,4-D ph©n lËp 
tõ b·i ®Êt nhiÔm chÊt diÖt cá chøa dioxin t¹i  
§µ N½ng gièng hÖt nhau vÒ ®o¹n gien m· hãa 
16S rARN (500 bp) vµ so s¸nh s¶n phÈm BOX-
PCR. Ba chñng trªn thuéc chi Arthrobacter vµ 
®−îc ®Æt tªn lµ Arthrobacter sp. DNB19, 
Arthrobacter sp. DNB20 vµ Arthrobacter sp. 
DNB21 . 

Hai gien cadA vµ tfdA tham gia chuyÓn hãa 
2,4-D ®· ®−îc ph¸t hiÖn ë chñng vi khuÈn 
Arthrobacter sp. DNB19. 

Gien cadA ë chñng DNB19 cã t−¬ng ®ång 
cao 93% víi gien cadA cña chñng 
Sphingomonas sp. B6-10, dßng HS01 mÉu m«i 
tr−êng; 89% víi cadA cña chñng Sphingomonas 
sp. TFD26; 88% víi cadA cña chñng 
Sphingomonas sp. TFD44, 82% víi cadA cña 
chñng Bradyrhizobium sp. HW13.  

Gien tfdA ë chñng DNB19 cã møc t−¬ng 
®ång cao, 94% víi tfdA cña c¸c chñng 
Burkholderia sp. RASC, Burkholderia sp. Ff54,

Ralstonia sp. Y103; 91% víi tfdA cña c¸c chñng 
Delftia acidovorans P4a vµ 77% víi tfdAα cña 
Bradyrhizobium sp. HW13. 

Lêi c¶m ¬n: C«ng tr×nh nµy ®−îc thùc hiÖn 
bëi kinh phÝ cña ®Ò tµi cÊp nhµ n−íc (Nghiªn 
cøu, ph¸t triÓn c«ng nghÖ ph©n huû sinh häc vµ 
kü thuËt nh¶ chËm lµm s¹ch « nhiÔm chÊt ®éc 
ho¸ häc trong ®Êt) thuéc ch−¬ng tr×nh 33 vµ quÜ 
häc bæng DAAD (Céng hoµ Liªn bang §øc).  
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Summary 
 

Three 2,4-dichlorophenoxyacetic acid (2,4-D) degrading bacterial strains DNB19, DNB20 and DNB21 
isolated from herbicide/dioxin contaminated soil in former military base in Danang were compared by BOX-
PCR fingerprint technique and sequence analysis a part of 16S rRNA gene. Although there are few differences 
on conoly morphology, three these strains are identity on sequence 16S rRNA gene (550 bp) as well as ADN 
patterns of BOX-PCR products. The result of sequence analysis of 16S rRNA genes shown that three strains 
DNB19, DNB20 and DNB21 had high similar to bacterial strains in genus Arthrobacter. Based on the 
morphological features and 16S rRNA sequence analysis, three strains DNB19, DNB20 and DNB21 should be 
belong to genus Arthrobacter and named as Arthrobacter sp. DNB19, Arthrobacter sp. DNB20 and 
Arthrobacter sp. DNB21. The strain DNB19 was selected to study the present of cadA and tfdA genes involved 
in the first step of 2,4-D degradation pathways. The sequence of a part of cadA and CadA hypotherical amino 
acid in DNB19 shown highest levels to cadA (93%) and CadA (97%) from Sphingomonas sp. B6-10. The 
sequence of a part of tfdA and TfdA hypotherical amino acid in DNB19 shown highest levels to tfdA (94%) 
from Burkholderia sp. RASC, Burkholderia sp. Ff54, Ralstonia sp. Y103 and TfdA from Burkholderia sp. 
RASC (96%), Delftia acidovorans P4a (95%). The sequence of CadA hypotherical amino acid in DNB19 also 
shown similarlity 48% to TftA from 2,4,5-T degrading bacterium Burkholderia cepacia AC1100. 
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