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铁氧化菌耐砷机制及其砷污染修复应用的研究进展 
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摘  要：砷污染作为全球性环境问题已经引起了人们的高度重视。无机砷化合物可与铁氢氧化物络

合通过共沉淀作用去除。因此，利用具有砷耐性的铁氧化菌氧化环境中的铁元素去除砷化合物具有

潜在的应用前景。目前已有利用铁氧化菌去除环境中砷污染物的报道。用于砷污染修复的铁氧化菌

必须有一定的砷耐性才能在含砷环境中行使功能。微生物是否具有砷耐性往往取决于基因，并且不

同的菌株具有不同的生理特征，适宜不同砷污染环境的修复。本文通过对 8 株代表性的铁氧化菌砷

耐性基因的总结，阐述其耐砷机制、研究概况及应用前景，以期为铁氧化菌用于除砷新技术的开发

提供参考。 
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Abstract: As a global environmental issue, arsenic pollution has attracted great attentions. Inorganic 
arsenic compounds can be removed from soil and aqueous system through the co-precipitation by 
complexing with iron hydroxide. Therefore, Fe(II)-oxidizing bacteria have been expected to depollute the 
arsenic compounds from environment coupling with the microbial iron oxidation. To date, an increasing 
number of studies have reported that Fe(II)-oxidizing bacteria were used in the bioremediation of 
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environmental arsenic pollution. The Fe(II)-oxidizing bacteria used for the arsenic removal must have an 
arsenic tolerance in order to function in the arsenic-containing environment. Whether the microorganisms 
have arsenic tolerance always depends on its genetic basis. Besides, different bacterial strains have 
different physiological characteristics and are suitable for remediation of different arsenic-contaminated 
environments. By summarizing the arsenic tolerance genes of eight representative Fe(II)-oxidizing 
bacteria, this paper represents their arsenic tolerance mechanism, research overview and application 
prospect, in an attempt to provide a reference for the technological innovation of applying Fe(II)-oxidizing 
bacteria to arsenic removal. 

Keywords: Fe(II)-oxidizing bacteria, Arsenic pollution, Arsenic tolerance gene, Co-precipitation, Cytoplasmic 
arsenic reduction, ars gene 

砷是一种高毒性的类金属元素，已知能致

癌、致畸、致突变[1]。全球有 1 亿多的人口暴露在

砷污染的环境中[2]。砷常见的两种形式为亚砷酸盐

(AsO3
3−)和砷酸盐(AsO4

3−)，也可表示为 As(III)和

As(V)[3]。环境中砷主要来源于含砷矿物、火山灰

等固相，经过风化、淋溶等自然条件进入液相环

境产生水污染问题[3]。人为活动也是砷污染物来源

的一部分，如采矿活动、化石燃料的燃烧、使用

砷农药、除草剂和农作物干燥剂，以及在牲畜饲

料中使用砷添加剂等[3]。根据人类常见病数据，国

际癌症研究机构(International Agency for Research 

on Cancer，IARC)将无机砷列为第 1 类致癌物[1]。 

环境中的微生物在进化过程中产生了耐砷机

制，这些机制的产生往往由其遗传学基础所决定[4]。

微生物进化出多种砷解毒机制，如三价砷的氧

化、五价砷的还原外排、三价砷的甲基化外排、

通过抗性蛋白扣押砷离子等[5]。其中最常见的五价

砷还原机制由 ars 操纵子控制实现。ars 操纵子基因

一般分布在染色质或质粒上，主要以 arsRDABC 和

arsRBC 两种形式存在[5-6]，主要包括构成 ars 操纵

子模式的 arsA、arsB、arsC、arsD、arsH 和 arsR

基因。这些砷抗性机制赋予了细菌对砷的高耐受

性，了解这些机制有助于我们建立高效、低成本

的生物修复方法[7]。 

传统的砷去除技术主要基于氧化、共沉淀、

吸附、过滤和离子交换原理[8]。有研究表明，利用

三价铁(氢)化物絮凝沉淀除砷是一种易于操作、成

本低廉的方法，已被用于水处理工艺[9]。铁元素是

地壳中第四大元素，广泛存在于天然环境中。铁氧

化菌形成的三价铁矿物可以与砷絮凝共沉淀去除

砷，是治理含砷土壤或废水的理想方式之一[8-9]。但

是砷对微生物具有高毒性，铁氧化菌能否在砷污

染环境中存活仍不清楚，尤其是特定的 Fe(II)氧化

细菌是否具有必要的解毒机制来应对高毒性砷，

并且在砷存在的情况下具有较高活性[10]。 

目前已有多篇铁氧化菌用于除砷的研究[11-19]。

Liu 等[11]从自来水和生锈的铁丝中分离出一株属于

假单胞菌属(Pseudomonas)的铁氧化细菌，通过驯

化使其适应高砷环境，该菌产胞外酶使铁氧化沉

淀产生结晶性差的铁氢矿物，通过吸附-共沉淀作

用可以有效去除砷。Yan 等[8]发现 Acidithiobacillus 

ferrooxidans BY-3 具有从水溶液中去除砷的潜力，

尤其是砷浓度低于 100 mg/L 时。我们课题组正在从

事重金属耐性菌的相关研究，尤其是对 Bao 等[20-22]

分 离 的 重 金 属 耐 性 菌 Alsobacter metallidurans 

SK200a-9 砷耐性的研究。 

这篇综述总结了目前细菌的砷解毒及转化机

制，并进一步叙述了铁氧化菌对于砷去除的优

势。通过对 8 株代表性的铁氧化菌砷耐性基因的总

结，阐述其耐砷机制、研究概况及应用前景，以

期为铁氧化菌用于除砷新技术的开发提供参考。 

1  我国砷污染现状 

砷污染已成为全球性环境问题，美国、中

国、孟加拉、阿根廷、印度、越南、柬埔寨、泰
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国等地都受到不同程度的砷污染[1,9]。中国也是砷

污染严重的国家之一，据 Sun[23]调查发现，国内有

15 个省(自治区)砷污染问题严峻，分别为山西、青

海、四川、内蒙古、吉林、新疆、甘肃、安徽、江

苏、宁夏、河南、黑龙江、云南、山东和湖南。 

我国表层土壤中砷含量呈现西南向东北递减

趋势 [24]。其中，西南地区包括广西、湖南、云

南、贵州等地含砷矿藏丰富，矿产开采、冶炼活

动密集[1]。全球探明的砷储量有 70%来自中国，中

国 95%的砷提取物来自广西、湖南、云南[1]。湖南土

壤中砷含量在 8.8−22.8 μg/kg，平均值为 16.1 μg/kg，

明显高于我国砷含量背景值，主要是由于采矿和

冶炼活动在一定区域内增加了异常砷进入土壤，

并在重金属矿床附近造成了水土污染[25]。含砷饮

用水、地下水、砷污染土壤种植的作物是造成人

体健康风险的重要来源。砷从土壤进入蔬菜和粮

食，通过食物链在人体内积累，导致地方性砷中

毒事件时有发生[24]。2014 年湖南石门县鹤山村河

水砷含量超标 1 000 多倍，有近一半的人都是砷中

毒患者[24-25]。 

地下水砷超标是直接威胁人类健康的重要因

素。地下水中砷主要来自地下含砷矿石，自然条

件的改变导致岩石中的砷迁移进入含水层；旱、

半干旱气候使得基岩风化速率加快，影响砷的迁

移富集，盆地中心和三角洲是地下水砷污染多发

区[26]。由于自然成因造成地下水砷浓度超标主要

发生在山西、新疆、内蒙古河套平原等地区。

1980 年，中国新疆的奎屯市发生了第一个大规模

砷中毒事件，当地居民饮用水从浅井水改为深井

水，砷含量高达 50 μg/L[9]。我国河套地区地下水

砷污染事件导致 7 个城市 18 万人受到不同程度的

影响[5]。1994 年，山西发现大面积砷饮用水中毒事

件，包括 10 个县 129 个村庄，主要分布在大同和

太原盆地[25]。 

2  细菌砷抗性机制 

砷是长久且普遍存在于环境中的有毒类金

属，微生物在适应环境的过程中进化出各种形式

的生物转化机制。例如砷的呼吸型氧化(respiratory 

arsenite oxidation)、呼吸型还原(respiratory arsenate 

reduction)、甲基化以及细胞质砷还原机制等[4-7]。

砷耐性相关基因主要包括呼吸型砷氧化 aio/arx 基

因、呼吸型砷还原 arr 基因、砷的甲基化 arsM 基因

和细胞质砷还原 ars 基因[27]。前两者是 As(III)与

As(V)之间呼吸型生物转化产能的过程，后两者是

无机砷和有机砷的解毒机制[28]。 

2.1  厌氧呼吸型砷还原 

在细胞早期，地球上还没有氧气时，细胞主

要进行砷酸盐、硝酸盐、铁离子等作为终端电子

受体的厌氧呼吸[4]。有些厌氧菌将 As(V)作为末端

电子受体(在厌氧呼吸过程中代替氧气)。Chrysiogenes 

arsenatis 是最早发现进行呼吸型砷酸盐还原的分离

株；呼吸型砷还原酶(Arr)是一种周质或膜相关的

蛋白(异二聚体)，由较大的[4Fe-4S]钼蝶呤亚基

(ArrA)和一个较小的以[Fe-S]为中心的小亚基(ArrB)

组成[28]。 

2.2  呼吸型砷氧化 

aioAB 操纵子广泛分布于细菌中，其最初在

Alcaligenes faecalis 中被鉴定[29]。aioAB 编码的砷氧

化酶具有钼中心和[3Fe-4S]簇的大亚基以及一个包

含 Rieske 型[2Fe–2S]结构的小亚基[28]。某些细菌具

有 转 录 调 节 系 统 ， 如 AioS 、 AioR 、 AioX 、

RpoN、DnaJ 等[30]。最近在 Alkalilimnicola ehrlichii 

strain MLHE-1 中鉴定出一种新型 As(III)氧化酶

ArxA[31]。ArxA 不同于先前发现的 ArrA 和 AioA，

其代表了二甲基亚砜(dimethyl sulfoxide，DMSO)

还原酶家族不同的系统发育进化支 [28]。对菌株

MLHE-1 的基因组进行更深入的分析发现，arxA 是

名为 arxB'ABCDE 的 arx 操纵子的一部分[31]。 

2.3  As( )Ⅲ 的甲基化 

砷解毒的一种途径是 As(III)的甲基化以及甲基

化产物的解毒过程。As(III)的甲基化通过 arsM 编

码的 As(III)S-腺苷甲硫氨酸甲基转移酶(ArsM)催 

化 [5] 。 该 酶 催 化 S- 腺 苷 甲 硫 氨 酸
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(S-adenosylmethionine)上的甲基转移至 As(III)[28]。

As(III)可以进行连续 3 次甲基化，分别得到甲基亚

砷酸盐[MAs(III)]、二甲基亚砷酸盐[DMAs(III)]和

终产物三甲基亚砷酸盐[TMAs(III)]。虽然甲基砷

的毒性比 As(III)更高，但不会在细胞内积累[4]。

TMAs(III)可以通过蒸发排出，MAs(III)可以通过甲

基砷转运蛋白 ArsP 排出，并且 ArsP 还赋予细胞其

他三价有机砷的抗性，如 Rox(III)、PhAs(III)[28]。 

2.4  细胞质砷还原 

ars 操纵子基因广泛分布于细菌和古菌的质粒

和染色体上[32]。迄今为止，几乎每个测序的原核

生物都具有 ars 操纵子，其中 arsRBC 最常见，而

arsRDABC 是由 arsRBC 进化而来[33]。细胞质砷还

原机制(图 1)指 As(V)进入细胞质后被胞质中的砷还

原酶还原为 As(III)再排出细胞外的过程，该过程涉

及多种 ars 基因编码的酶参与(表 1)。 

砷 有 两 种 重 要 的 生 物 存 在 形 式 As(I I I )和

As(V)，即 H3AsO4 (pKa 为 7.0)和 As(OH)3。砷酸

盐与磷酸盐基团结构相似，磷酸转运蛋白 Pit 和

Pst 是 As(V)进入细胞的途径[35]。Pst 是由磷酸盐

饥饿引起的高亲和力低容量的系统，而 Pit 是低

亲和力高容量的系统[36]。Pit 和 Pst 都能催化砷的

吸收，Pit 系统似乎是 As(V)吸收的主要系统[4-5]。

GlpF 是 As(III)进出细胞的双向通道，GlpF 是水

甘油糖蛋白(aquaglyceroporins)，是运输中性有机

溶质如甘油、尿素的多功能通道[37]。在中性 pH

下，亚砷酸盐(pKa 为 9.2)以中性 As(OH)3 的形式

存在，类似于甘油等有机分子 [32]。而且，大多

数中性类金属(metalloids)都能被 GlpF 识别为与

甘油类似的多元醇形式而被吸收。AQPs 可以按

功能分为两类，即传统 AQPs 和水甘油糖蛋白

(aquaglyceroporins)，传统的 AQPs 是水特异性通

道，水甘油糖蛋白可以运输水、甘油和其他不带

电 荷 的 小 溶 质 [ 3 8 ] 。 2 0 0 5 年 ， Ya n g 等 [ 3 9 ] 在

Sinorhizobium  meliloti  (Rhizobiaceae，根瘤    

菌科)中发现 GlpF 的同源蛋白 AqpS 也具有排 

 

 
 

图 1  细菌砷代谢路径[34] 
Figure 1  Bacterial arsenic metabolic pathway[34] 
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表 1  ars抗砷基因及其功能注释 
Table 1  ars anti-arsenic gene and its functional annotation 
基因名称 

Gene name 

基因编码蛋白 

Gene-encoded protein 
arsA 亚砷酸盐-激活 ATP 酶 

Arsenical pump-driving ATPase  
arsB 泵砷膜蛋白 

Arsenic efflux pump protein 
arsC 砷酸盐还原酶 

Arsenate reductase 
arsD 砷抗性操纵子抑制因子 

Arsenical resistance operon transacting repressor 
arsH 砷抗性蛋白 

Arsenical resistance protein 
arsR 转录阻遏物 

Transcriptional repressor 
acr3 砷外排转运蛋白 

Arsenite efflux transporter 
 

出 As(III) 的 能 力 。 AQPs 既 能 吸 收 也 能 外 排

As(III)，但吸收还是外排取决于砷的浓度梯度方

向[5,38]。虽然三价砷毒性高于五价砷，但大多细

菌都存在三价砷外排系统，而没有五价砷外排系

统。在没有氧气前，砷以 As( )Ⅲ 存在，因此首先

进化出 As(III)外排转运蛋白[38]。在地球上出现氧

气后，大多数 As(III)被氧化为 As(V)，所以进化

出了砷还原酶。如今，砷还原酶成为了砷解毒机

制基础[40]。 

As(V) 进 入 细 胞 质 后 被 砷 还 原 酶 还 原 为

As(III)。已知有 3 个独立进化的砷还原酶家族，第

1 个砷还原酶序列发现于 Escherichia coli 的 R773

质粒上的 ars 操纵子中。第 2 个发现于 Staphylococcus 

aureus 的 pl258 质粒上，该基因编码的砷还原酶与

第一个家族无关，但也被称作 arsC[40]。第 3个发现

于酵母 Saccharomyces cerevisiae，命名为 Acr2p，

与 R773 ArsC 类似，Acr2p 具有单个活性位点的半

胱 氨 酸 残 基 ， 并 使 用 戊 二 醛 和 谷 胱 甘 肽

(glutaredoxin and glutathione)作为还原剂[27]。细菌

的砷还原酶主要为前两种，以 Glutaredoxin 为还原

反应的电子供体，以 E. coli R773 质粒上的 ArsCec

家 族 (glutaredoxin-coupled ArsCs) 为 代 表 ； 以

Thioredoxin 为还原反应的电子供体以 S. aureus 

pI258 质 粒 上 的 ArsCsa 家 族 (thioredoxin-coupled 

ArsCs)为代表[28,40]。 

As(III)的外排过程利用细胞膜电位差，大多 

通过位于内膜的 ArsB 蛋白单向泵出。ArsB 是由

429 个残基组成的膜蛋白，在大多数 ars 操纵子中

都存在该基因[27]。具有 3 个基因 arsRBC 操纵子的

细菌通过 ArsB 单独排出 As(III)[4]。增加的 2 个基因

arsD 和 arsA 最初在 E. coli 中 R773 质粒 ars 操纵子

中发现[28]。而且，一般表达 arsRDABC 五基因的细

胞比只表达 arsRBC 的细胞对于砷的抗性更强[37]。

ArsA 位于细胞周质，由 583 个残基组成，是

ATPase 家族的一员，由 A1 和 A2 两部分组成，中

间由 25 个残基的连接子连接 [28]。ArsA 通过将

As(III)与其 3 个半胱氨酸残基活性位点结合而被变

构激活[41]。ArsA 和 ArsB 可以形成 ArsA/ArsB 复合

物，该通道酶会转换为更有效的 ATP 驱动的亚砷

酸盐泵，从而大大增强 As(III)外排能力[33]。在细

菌和古菌的砷抗性基因簇中，ArsD 和 ArsA 经常同

时出现。细胞质蛋白 ArsD (120 个残基组成，可以

二聚体化)是调节 ars 操纵子的弱阻遏物，同时作为

As(III)伴侣蛋白，将 As(III)传递给 ArsA 并增强它们

的亲和力和ArsA的催化活性[42]。ArsD与类金属砷有

高亲和力，与 As(III)结合后再传递给 ArsAB 将其  

外排[40]。 

另一个与 ArsB 无关的 As(III)转运蛋白(称为

Acr3)在细菌、古菌、真菌中都有发现[5]。而且，

几乎每个原核生物都有 arsB 或 acr3 基因，并分别

编码 ArsB 和 Acr3 蛋白，它们在环境微生物中的占

比大致相等[28]。Acr3 通透酶是 BART (bile/arsenite/ 

riboflavin transporter)超家族的一员[5]。根据系统发

育差异，Acr3 可以分为两个亚家族：Acr3(1)和

Acr3(2)[35]。最近还发现新的 As(V)外排新途径：

Pseudomonas aeruginosa DK2 染色体的 ars 操纵子

上的 arsJ 和 gapdh 基因，当两个基因同时表达时具

有 As(V)抗性，并减少了 As(V)在细胞内的积累[43]。

arsJ 和 gapdh 基因编码的膜蛋白 ArsJ 和甘油醛-3-

磷酸脱氢酶(GAPDH)分别催化无机 As(V)转化为有
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机 As(V)和有机 As(V)的外排[43-44]。 

ArsR 是与启动子区域结合并调节 ars 操纵子的

反式阻遏物，可感知环境中的无机砷，并反向调

节 ars 操纵子其他基因的转录表达[33]。As(III)与

ArsR 的结合会引起 ArsR 的结合位点发生构象变

化，将其与靶基因的启动子解离，从而允许其他

ars 操纵子基因转录[44]。ArsD 具有弱的 As(III)反式

转录阻遏物功能，其与 ArsR 没有序列相似性，但

以较小的亲和力与 ars 启动子区域上的相同位点结

合。ArsR 和 ArsD 被认为分别负责控制 ars 操纵子

的基础表达和最大表达水平[28]。 

3  铁氧化细菌砷污染修复应用 

微生物修复是利用微生物机制去消除、遏制 

并将有毒化合物转化为环境中毒性较小或无毒物

质的过程[3]。生物修复是生物、化学和物理过程的

复 杂 相 互 作 用 。 铁 氧 化 菌 可 以 氧 化 Fe(II) 为

Fe(III)，而含铁的物质是砷的高效吸附剂[8]。铁(氢)

氧化物因具有较高的比表面积和化学反应活性、

较强的吸附性等特点，通过对介质中砷的吸附、

氧化以及共沉淀等作用可以有效地达到降低砷毒

性以及阻碍其迁移的目的[45-46]。具有砷耐性的铁氧

化菌可以利用环境中存在的铁吸附共沉淀环境中的

砷，尤其适用于难以去除的低浓度砷污染[11]。生物

采矿(biomining)和生物修复(bioremediation)代表了

生物技术的一个新分支。目前已有多例耐砷铁氧

化菌用于生物冶金和环境中砷污染修复(表 2)。 

3.1  嗜酸性铁氧化菌用于生物浸出含砷矿 

目前，嗜酸铁氧化菌多用于微生物冶金，因

为生物浸矿是放热产酸的反应。微生物冶金作为

一种现代资源开采技术具有低能耗、低污染、高

效率的优势。国内外都有微生物冶金产业化工

程，目前微生物冶金主要集中在铜、砷、镍、

金、铀等金属的浸提上。 

嗜 酸 氧 化 亚 铁 硫 杆 菌 ( A c i d o t h i o b a c i l l u s 

ferrooxidans)是第一个从酸性尾矿废水中发现的能

氧化含硫矿物的菌株，也是目前研究最多的浸矿

细菌[8]。其是一种代谢复杂的浸矿细菌，有氧条件

下通过氧化亚铁、还原性硫化物、H2 获得能量用

于自身生长[14]。由于在 pH<4.0 时，Fe(II)在有氧条

件下被氧化的速度非常缓慢，在嗜酸铁氧化菌存

在条件下，铁氧化速率能大大提升[12]。为提高 A. 

ferrooxidans 浸出砷金精矿过程中的氧化活性和耐

砷能力，方芳等[12]采用连续转接驯化法对分离纯

化得到的 A. ferrooxidans 菌株 NSJ209 进行耐砷驯

化，对 As(III)的耐受性从驯化前的 4 g/L 提高到   

6 g/L，对 As(V)的耐受性从驯化前的 8 g/L 提高到

12 g/L。另一株嗜酸铁氧化菌 A. ferrivorans 是化学

自养的革兰氏阴性细菌，因其具有从矿砂中提取 

 
表 2  8 株铁氧化菌的分类及特点 
Table 2  Classification and characteristics of eight strains of iron-oxide bacteria 
铁氧化菌类别 

Classification 

菌株 

Strain 

所属类群 

Phylum/Class 

除砷应用 

Arsenic removal application 

参考文献 

References 
Anaerobic and  
nitrate-dependent  

Pseudogulbenkiania sp. 2002 Betaproteobacteria As-nitrate cocontaminated groundwater [16] 

Acidovorax sp. BoFeN1 Betaproteobacteria Arsenic-contaminated rice paddy soil [47] 

Anaerobic phototrophic Rhodomicrobium vannielii  
ATCC 17100 

Alphaproteobacteria Presence in high arsenic groundwater  
from Hetao Plain of Inner Mongolia 

[48] 

Rhodobacter sp. SW2 Alphaproteobacteria As-nitrate cocontaminated groundwater [47] 

Acidophilic Acidithiobacillus 
ferrooxidans KCTC 4515 

Acidithiobacillia Highly concentrated arsenic mine tailings [14] 

Acidithiobacillus ferrivorans 
SS3 

Acidithiobacillia Pyrite colonization and leaching [49] 

Leptospirillum ferrooxidans 
C2-3 

Nitrospirae Bioleaching of arsenopyrite (FeAsS)  
and enargite (Cu3AsS4) 

[19] 

Microaerobic 
neutrophilic 

Sideroxydans lithotrophicus 
ES-1 

Betaproteobacteria Presence in Bangladesh Arsenic Aquifers [50] 
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金属(例如铜、铀、钴和金)并从受污染的工业废

水、液体废物、污水土壤中去除硫化合物的能力

而闻名[47]。具有砷耐性的嗜酸铁氧化菌可用于处

理含砷矿物，目前，Leptospirillum ferriphilum 和 A. 

ferrooxidans 已在工程上应用[19,46]。 

3.2  厌氧型铁氧化菌用于砷污染修复 

在厌氧条件下，Fe(II)只能被锰的氧化物、一

些结晶铁氧化物和亚硝酸盐氧化。因此，在厌氧

条件下，铁氧化菌是形成三价铁矿物的重要催化

微生物 [47]。厌氧光合铁氧化菌可利用光能催化

Fe(II)的厌氧氧化，将 CO2 固定在生物质中[40]。厌

氧硝酸盐依赖铁氧化菌能耦合硝酸盐还原和 Fe(II)

氧化[15]。 

厌氧光合铁氧化菌 Rhodobacter sp. SW2、

Rhodomicrobium vannielii 等具有显著影响砷的环境

行为的潜力，特别是在含水层和稻田等缺氧条件

下[51]。Rhodobacter sp. SW2 被证明在砷酸盐浓度

低于 500 µmol/L (37.5 mg/L)时，不会明显影响厌

氧硝酸盐和光养性 Fe(II)氧化细菌的代谢[52]。该细

菌形成的高度结晶的 Fe(III)矿物很难被 Fe(III)还原

细菌还原，因此通过 Fe(II)氧化细菌进行砷固定有

望用于水处理系统，甚至可以用于环境修复[49]。

Pseudogulbenkiania sp. 2002 、 Acidovorax sp. 

BoFeN1 作为厌氧硝酸盐依赖铁氧化菌，为同时去

除可溶性砷和硝酸盐提供了一种原位修复硝酸和

砷共污染地下水的可行方法。Xiu 等[18]的研究表

明，Fe(II)可被 Pseudogulbenkiania sp. 2002 有效氧

化，主要形成纤铁矿，其固定的 As(III)比 As(V)更

多且不改变砷的氧化还原状态。厌氧硝酸盐依赖

型铁氧化菌在水稻田中分布广泛，添加硝酸盐有

助于其氧化 Fe(II)，固定水稻田中超标的砷，减少

水稻对砷的吸收[15]。 

4  ars基因在铁氧化菌中分布 

铁氧化菌用于含砷环境污染修复的研究已有

多例，本文选择已有用于砷污染报道的铁氧化菌

菌株，这些菌株有望或已得到实际应用。但大部

分研究都集中于其砷耐性活性、铁氧化成矿及吸

附沉淀效果上，很少有从基因出发对其砷耐性机

制进行研究。作者从基因层面研究其砷耐性机

理，为发掘对于砷污染更经济高效的生物修复技

术奠定基础。我们选择来自不同类型的 8 株铁氧化

菌(厌氧硝酸盐依赖型、厌氧光合型、嗜酸型和微

氧 中 性 型 ) ， 其 中 5 株 Pseudogulbenkiania sp. 

2002 、 Acidovorax sp. BoFeN1 、 Rhodobacter sp. 

SW2、A. ferrooxidans 和 L. ferrooxidans 已证实具有

砷污染去除作用，其余 3 株也在砷污染环境中被发

现，可能具有一定砷抗性能力(表 2)。与 R. vannielii

高度相似的细菌在内蒙古河套平原高砷地下水中

被发现，其具有 arsM 基因 [48]。S. lithotrophicus 

ES-1 在孟加拉国含砷地下水深层发现[50]。 

砷解毒机制 ars 操纵子在革兰氏阴性菌和阳性

菌中都有分布，并且有多种不同的基因编排方

式 ， 最 常 见 的 是 arsRDABC 和 arsRBC[45] 。 A. 

ferrooxidans 、 L. ferrooxidans 、 Acidovorax sp. 

BoFeN1、A. ferrivorans SS3、Pseudogulbenkiania 

sp. 2002、R. vannielii、Rhodobacter sp. SW2、S. 

lithotrophicus ES-1 中耐砷基因簇有所差异，相关

基因分别为 11、8、5、9、5、10、8、4 个。8 株铁

氧化代表菌株耐砷基因簇的比较如图 2 所示。A. 

ferrooxidans、L. ferrooxidans、A. ferrivorans SS3、

Rhodobacter sp. SW2 菌株抗砷功能基因和抗砷转录

调控基因数量较多，暗示了这几株菌具有较好的

砷适应能力[53]。这 8 株菌中都具有 arsC 基因，可

见这 8 株铁氧化菌砷抗性机制都为细胞质砷还原。 

一般 arsRDABC 和 arsRBC 都只有一个起始位

点，朝一个方向转录；A. ferrooxidans 具有特殊的

基因型，其 ars 基因由转录方向相反的两个操纵子

arsRC 和 arsBH 组成[46]。ArsB、Acr3 是砷外排相关

蛋白，两者分别由 arsB 和 acr3 基因编码，而 ArsA 

(编码基因 arsA)和 ArsB (编码基因 arsB)复合物可大

大加强外排效率[4]。除Pseudogulbenkiania sp. 2002 外

的 7 株菌都具有砷外排相关蛋白。其中 Rhodobacter 

sp. SW2、R. vannielii、S. lithotrophicus 砷外排蛋白 
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图 2  8 种铁氧化菌的耐砷基因簇对比分析 
Figure 2  Arsenic tolerance gene cluster comparison analysis of eight iron-oxidizing bacteria 

注：菌株 (GenBank 注册号)：Pseudogulbenkiania sp. 2002 (NZ_ACIS01000000)；Acidovorax sp. BoFeN1 (QOZT01000000)；

Rhodomicrobium vannielii (NC_014664)；Rhodobacter sp. SW2 (ACYY01000000)；Acidithiobacillus ferrooxidans (NC_011761)；

Acidithiobacillus ferrivorans SS3 (NC_015942)；Leptospirillum ferrooxidans (NC_017094)；Sideroxydans lithotrophicus ES-1 (NC_013959). 
Note: Strain (GenBank accession number): Pseudogulbenkiania sp. 2002 (NZ_ACIS01000000); Acidovorax sp. BoFeN1 (QOZT01000000); 
Rhodomicrobium vannielii (NC_014664); Rhodobacter sp. SW2 (ACYY01000000); Acidithiobacillus ferrooxidans (NC_011761); 
Acidithiobacillus ferrivorans SS3 (NC_015942); Leptospirillum ferrooxidans (NC_017094); Sideroxydans lithotrophicus ES-1 (NC_013959). 
 

为 Acr3。有研究表明，Acr3 分布与 ArsB 相当，甚

至比 ArsB 更多[54]。ArsR 作为调控子广泛存在，  

8 株铁氧化菌中除 Pseudogulbenkiania sp. 2002 外都

具 有 ArsR 蛋 白 。 ArsD 具 有 两 种 功 能 ， L. 

ferrooxidans、A. ferrivorans SS3、Pseudogulbenkiania 

sp. 2002 中 ArsD 都与 ArsA 相伴，推测其能将 As(III)

传递给 ArsA 并增强它们的亲和力和 ArsA 的催化活

性(图 2)。 

已知 Pseudogulbenkiania sp. 2002、Acidovorax 

sp. BoFeN1、Rhodobacter sp. SW2 都适用于低浓度

水体中砷的吸附沉淀。从他们的基因中也可以看

出三者都不具备完整的 arsRDABC 基因。L . 

ferrooxidans 和 A. ferrooxidans 都分离自矿物环境，

已用于含砷矿物的生物浸出。从基因可以看出，L. 

ferrooxidans 具有一套完整的 arsRDABC 操纵子，

已知其能够耐受高达几百 mg/L 的 As(II I )或

As(V)[19,55]。对于 A. ferrivorans SS3，虽然砷相关 

研究数据很少，但从其基因分析推测砷耐性很

高，有望用于含砷矿物浸出或砷污染环境修复。

按照铁氧化类型大致可以得出如下基因特征：厌

氧硝酸盐依赖型的菌共有 arsA 和 arsC 基因；厌氧

光合型的菌共有 acr3、arsC 和 arsR；多数嗜酸型

菌具有 arsRDABC 基因簇；微氧中性型 acr3、arsC

和 arsR。但 Acidithiobacillus 属的两株菌的基因也

出现了较大差异。说明菌株水平的耐性基因存在

差异。 

5  展望 

我国砷污染问题刻不容缓，这使高效砷污染

处理技术的开发显得尤为重要。Fe(II)氧化菌产生

Fe(III)矿物对砷有强吸附性，可以有效地达到降低

砷毒性以及阻碍其迁移的目的，是治理含砷土壤

或废水的理想方法之一。目前国内外对微生物耐

砷机制的研究取得了很大进展，在实际工程技术 
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方面也有了一定的成果。但由于砷污染成因复

杂，多具有伴生性和综合性，加之利用单一物种

的铁氧化微生物在实际应用中具有一定的难度，

今后还需要在以下方面深入探究： 

(1) 微生物修复极易受环境因子(pH、Eh、土

壤矿物、有机质等)的影响，单独采用一种铁氧化

菌修复的效率往往不高。基于微生物的代谢机制

及基因组信息，选择具有不同耐性机制的多种类型

复合菌群，研究其对砷污染的去除效果及机制。 

(2) 自然界中绝对意义上的单一污染是不存在

的，可能同时存在多种重金属(如 Cd、Cu、Pb、

Zn、Sb、Hg、Au)的污染。铁氧化菌除具有耐砷

基因外是否存在多种金属耐性基因和耐性能力以

及相互之间有何关联。 

(3) 环境中多数微生物处于不可培养状态，是

否 有 新 的 耐 砷 基 因 及 耐 砷 机 制 存 在 。 最 近 从

Alkalilimnicola ehrlichii MLHE-1 中鉴定出新的耐砷

基因，还有我们团队分离的 Alsobacter metallidurans 

SK200a-9 是重金属负荷条件下获得的科水平新

菌，具有多种重金属耐性，而且表现出较高的砷耐

性。因此，自然界中的耐砷基因及耐砷微生物值得

开发和利用。 
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