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摘  要: 【目的】深入了解自养的嗜酸氧化亚铁硫杆菌(Acidithiobacillus ferrooxidans)与异

养的 Acidiphilium acidophilum 之间的协同作用, 为嗜酸异养微生物在生物浸出体系和酸

性矿坑水(AMD)等极端酸性环境中的生态功能研究提供基础, 并为AMD环境的修复提供

参考。【方法】应用实时荧光定量 PCR (RT-qPCR)及特异性引物, 定量 At. ferrooxidans

与 Aph. acidophilum 在类似自然状态下的共培养物受葡萄糖抑制时的生物量变化, 同时检

测其生长过程中 Fe2+氧化和 pH 值的变化。【结果】无论是否加入葡萄糖, 共培养对 Fe2+

氧化的效率均较 At. ferrooxidans 纯培养高。当葡萄糖浓度为 5 g/L 时, At. ferrooxidans 纯

培养失去对 Fe2+的氧化能力, 而共培养仍能在 100 h 内将所有的 Fe2+氧化完, 且加入葡萄

糖越多的培养体系氧化终点的 pH 值也越高。在不加入葡萄糖的条件下, At. ferrooxidans 

与 Aph. acidophilum 数量比在 100:1 的数量级, 表明以这两种菌为代表的自养菌和异养菌

在自然条件下生物量的比例。无论纯培养还是共培养的 At. ferrooxidans 数量均随葡萄糖

浓度的提高而减少, 且延滞期则变长; 而异养生长的 Aph. acidophilum 则相反。【结论】适

合进行 Fe2+氧化的 At. ferrooxidans 与 Aph. acidophilum 的数量比例范围应在 100:1 的数量

级。由于 Aph. acidophilum 能促进 At. ferrooxidans 对亚铁的氧化, 并能缓解或消除葡萄糖

对 At. ferrooxidans 的抑制, 所以不能以加入类似于葡萄糖的有机物作为 AMD 环境生物修

复的手段。 

关键词: 嗜酸氧化亚铁硫杆菌, Aph. acidophilum, 共培养, 酸性矿坑水, 生物修复策略 
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Abstract: [Objective] To gain a better understanding of the synergic interactions between 
chemoautotrophic bacteria Acidithiobacillus ferrooxidans and heterotrophic bacteria Acidip-
hilium acidophilum that usually occurred in bioleaching system and acid mine drainage 
(AMD). For suggestion on AMD bio-remediation and research foundation on ecology func-
tions of acidophilic heterotrophic bacteria in bioleaching system and AMD environment. 
[Methods] The biomass dynamics of At. ferrooxidans and its natural co-culture with Aph. 
acidophilum in 9K-ferrous iron media with or without glucose were measured respectively by 
quantitative real-time PCR; meanwhile, the pH and Fe2+ oxidation were monitored. [Results] 
Whether the glucose was added in culture media or not, the Fe2+ oxidation efficiency of At. 
ferrooxidans is higher in co-culture than that in pure culture. When the concentration of glu-
cose is 5 g/L, pure culture of At. ferrooxidans couldn’t oxidize Fe2+ while the co-culture could 
finish the Fe2+ oxidation in 100 h, and the pH is higher when more glucose was added in both 
cultures. Without glucose, the cell number ratio of At. ferrooxidans to Aph. acidophilum in 
co-culture was about 100:1, which suggested the usual cell number ratio between autotrophic 
bacteria and heterotrophic bacteria in AMD environment. Both in pure and co-culture, the cell 
number of At. ferrooxidans decreased and the lag phase prolonged with the increase of glucose 
concentration; while in the case of Aph. acidophilum in co-culture, the cell number and lag 
phase showed a reverse trend. [Conclusion] For efficient Fe2+ oxidiation, the proper cell 
number of At. ferrooxidans should be 100 times higher than that of Aph. acidophilum. Because 
Aph. acidophilum facilitated the Fe2+ oxidation by At. ferrooxidans and reduced the inhibition 
by glucose, the addition of organic compounds such as glucose could not be a good AMD 
bio-remediation strategy. 

Keywords: Acidithiobacillus ferrooxidans, Acidiphilium acidophilum, Co-culture, AMD, Bio-
remediation strategy 

我国金属矿产资源多为中小型矿, 且矿石品

位低, 难于采选。近年来, 运用微生物从低品位硫

化矿中提取铜、锌、铀等金属的生物冶金技术[1]

在 我 国 得 到 快 速 发 展 与 应 用 [2] 。 酸 性 矿 坑 水

(AMD)是在生物浸出过程或暴露于自然环境的

金属硫化矿在微生物与水的共同作用下产生的, 
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将其排放到环境中将造成不同程度的污染。因此, 

AMD 的环境影响及防治研究也成为矿山环境恢

复治理的重要工作内容, 其目的是中和 AMD 中

的 H+以提高 pH 值, 并通过沉淀、转移等方法去

除其中的金属离子, 达到可向自然环境排放的程

度 [3−4] 。嗜酸氧化亚铁硫杆菌 (Acidithiobacillus 

ferrooxidans)是生物浸出体系和 AMD 等极端酸

性环境中常见的微生物, 也是目前生物浸出相关

研究中研究得较深入的微生物物种之一[5−6]。At. 

ferrooxidans 通过氧化亚铁和(或)还原性硫化物获

得能源并固定 CO2 作为碳源营化能自养生长, 许

多有机物能明显抑制其生长。Marchand 等发现

1 g/L 的葡萄糖即能使 At. ferrooxidans 失去氧化

亚铁和生长的能力, 但加入能利用这些葡萄糖异

养生长的 Acidiphilium acidophilum 能减轻葡萄糖

对 At. ferrooxidans 氧化亚铁和生长的抑制[7]。 

以往大量研究结果表明, At. ferrooxidans 与

Aph. acidophilum 在铁氧化与还原、碳源利用及相

互解除生长和代谢抑制作用等方面存在明显的

协同关系[8]。At. ferrooxidans 能氧化 Fe2+作为能源

生长, 而 Aph. acidophilum 在厌氧条件下对 Fe3+

有还原能力[9], 且 Aph. acidophilum 能利用 At. 

ferrooxidans 自养生长产生的有机代谢产物作为

碳源和能源进行异养生长[10]。在生物浸出体系中, 
Aph. acidophilum 能通过生长代谢分解矿物表面

的有机物以提高 At. ferrooxidans 对矿物的浸出效

率[11], 而 At. ferrooxidans 则可以减轻硫化物对

Acidiphilium 属微生物的抑制作用[12]。我们之前

的研究也证实这两种微生物共培养时对一些金

属离子的抗性和对黄铁矿的生物浸出效率均得

到不同程度的提高[13]。另外, 在生物浸出体系的

极端酸性环境中进行生物修复方面, 有研究发现

在 At. ferrooxidans 浸出黄铁矿的体系中加入 Aph. 

acidophilum 及促进其异养生长的葡萄糖(1 g/L), 

黄铁矿的浸出将受到明显的抑制, 暗示提高异养

生长的 Aph. acidophilum 的生物量可能是一种对

AMD 环境进行修复的策略[14]。 

鉴于 At. ferrooxidans 与 Aph. acidophilum 在

极端酸性环境中密切的相互关系及它们在生物

冶金中的重要作用, 我们选用由 At. ferrooxidans

与 Aph. acidophilum 组成的共培养物作为简单的

两物种群落进行研究, 检验其在葡萄糖存在的

条件下 At. ferrooxidans 对 Fe2+氧化能力的改变以

及两种微生物相应的生物量变化。与已往简单混

合两种或多种浸矿微生物不同, 此共培养物经

过驯化且不需加入有机物即可生长, 对其进行

研究可以更深入了解此共培养体系在有机物抑

制条件下的生长和 Fe2+氧化情况, 从而为嗜酸异

养微生物在生物浸出体系和 AMD 等极端酸性环

境中的生态功能研究提供基础, 并为 AMD 环境

的修复提供参考。 

1  材料与方法  

1.1  菌种、培养基与培养条件 
实验中所用菌株 At. ferrooxidans ATCC23270

和 Aph. acidophilum ATCC27807 均购自美国模式

菌种保藏中心(American Type Culture Collection, 

ATCC), At. ferrooxidans 与 Aph. acidophilum 共培养

物已先期完成驯化, 其具体过程已另文发表[10]。 

At. ferrooxidans 及其与 Aph. acidophilum 的共

培养物用 9K 培养基培养, 其基本盐成分为(g/L): 
KCl 0.1, (NH4)2SO4 3.0, MgSO4·7H2O 0.5, KH2PO4 
0.05, Ca(NO3)2·4H2O 0.01, 1 L dH2O, 用稀硫酸

(0.5 mol/L)调 pH 值至 2.0, 100 mL 分装于 250 mL

三角瓶, 1×105 Pa 灭菌 15 min。在每瓶已灭菌的

9K 基本盐培养基中加入 4.47 g FeSO4·7H2O, 待

FeSO4 完全溶解后(此时 pH 提高至 2.35±0.04), 再

用 孔 径 为 0.22 μm 的 无 菌 针 头 式 过 滤 器

(MILLEX® GP, Millipore)除菌, 用于 At. ferrooxi-

dans 及其与 Aph. acidophilum 共培养物的培养。
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葡萄糖预先配制成 10% (W/V)的溶液, 经过滤除

菌后按一定比例加入到上述 9K-FeSO4 培养基

中。实验中所有处理均做 3 个平行培养, 培养温

度为 30 °C, 转速为 200 r/min。 

1.2  主要仪器 
恒温培养振荡器 Sukun NSKY-2102, 上海苏

坤; pH 酸度计雷磁 PHSJ-4A, 上海雷磁; 低温离

心 机 Avanti® J-E centrifuge, Beckman Coulter, 
USA; 微 量 分 光 光 度 计 Nano Drop ND-1000, 
NanoDrop® Technologies, Inc; 实时定量 PCR 系统

Bio-Rad Laboratories, USA。 

1.3  分析测试 
实验中 Fe2+浓度均采用重铬酸钾滴定法测

定[15], pH 值使用 pH 酸度计测量。 

1.4  DNA 提取 
定期收集各平行实验的 100 mL 菌液, 菌液

样品先用低温离心机在 4 °C、1 000×g 条件下离

心 2 min, 收集上清液。沉淀物用 pH 2.0 的稀硫

酸洗涤并在 4 °C、1 000×g 条件下离心, 收集上

清液。重复上述洗涤和上清收集过程 1 次, 然后

合 并 3 次离 心 所 收 集 的 上 清 液 , 在 4 °C、

15 000×g 条件下离心 20 min 以收集细胞。收集

到的细胞用 TIANGEN 公司 TIANamp 细菌基因

组 DNA 提取试剂盒(TIANGEN BIOTECH, Bei-
jing)按照操作说明提取其基因组 DNA。所提取

的 DNA 用 58 μL pH 8.0 的 TE 缓冲液洗脱, 并加

入 2 μL RNase (10 g/L) 37 °C 温育 10 min 后, 于

−20 °C 保存备用。 

1.5  RT-qPCR 引物及其特异性检测 
由于特定微生物基因组各个管家基因 (如

16S rRNA 基因 )的拷贝数是一定的 , 可利用

RT-qPCR 定量各时间点两种微生物 16S rRNA 基

因拷贝数[16], 以检测两种微生物的生长数量动

态变化情况及相对数量关系。RT-qPCR 引物用

Primer Premier 5.0 软件设计, 引物序列及相关信

息如表 1 所示。 

为确保在 RT-qPCR 定量其中一种菌 16S 

rRNA 基因拷贝数时不被另一种干扰, 应用常

规 PCR 分别检测这两对引物的特异性。常规

PCR 扩增产物经梯度稀释后作为 RT-qPCR 标样

制作标准曲线, 以确定所有待测样中相同基因

的总拷贝数。由于本研究中每 100 mL 菌液经

DNA 提取最后得到的 DNA 待测样为 60 μL, 用

于 RT-qPCR 的待测样为 0.5 μL, 则每毫升待测

样中目的基因拷贝数=总拷贝数×6/5。标样拷贝

数的计算公式为 [17 ]:  Copy number = 236.02 10×   

(copies/mol)× Concentration of standard (g/μL)
(g/mol)MV

,  

其中 MV (分子量)=n (目的序列碱基数)×660。标

样浓度用微量分光光度计测定。在检测每种菌

特异性引物的 PCR 体系中, 阴性对照模板使用

共培养中另一种菌的基因组 DNA, 其 25 μL 

PCR 扩增体系如下: 10×体系缓冲液 2.5 μL, 

MgCl2 (25 mmol/L) 2.5 μL, 正向 /反向引物

(5 pmol/μL) 0.4 μL, dNTPs (2 mmol/L) 0.5 μL,  
 

表 1  Real-time qPCR 引物 
Table 1  The real-time qPCR primer pairs 

Primer Primer sequence (5′→3′) Amplicon size 
(bp) 

Annealing  
temperature (°C) Target gene 

Af1-f GGGGTGCAAGCGTTAA 

Af1-r TCGCCACTGATGTTCCT 

189 58 16S rRNA gene of At. ferrooxidans ATCC 23270

Aa2-f CCTTACCAGGATTTGACA 

Aa2-r CAACTAAAGGCGAGGG 

148 58 16S rRNA gene of Aph. acidophilum ATCC 27807
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Taq 酶(1 U/μL) 0.2 μL, DNA 模板 0.5 μL, ddH2O 

18.0 μL。PCR 扩增循环条件: 95 °C 5 min; 95 °C 

30 s, 58 °C 30 s, 72 °C 20 s, 共 30 个循环; 72 °C 

5 min。PCR 反应结束后取 4 μL 产物于 2%琼脂

糖凝胶电泳成像。 

1.6  Real-time qPCR 
使用 iCycler iQ 实时定量 PCR 系统进行定量, 

25 μL qPCR 体系如下: 12.5 μL SYBR® Green 
Real-time PCR Master Mix (Toyobo co., Ltd., 
Osaka, Japan), 0.5 μL 标样或待测样 DNA, 正向/

反向引物(5 μmol/L) 0.5 μL, ddH2O 11.0 μL。PCR

扩增循环条件: 95 °C 5 min; 95 °C 30 s, 58 °C 

30 s, 72 °C 20 s, 共 40 个循环; 72 °C 5 min。随后

95 °C 变性 1 min; 80 个循环温育(55 °C−95 °C, 
每循环后温度提高 0.5 °C) 10 s; 用于熔解曲线的

检测。 

2  结果 

2.1  Aph. acidophilum 和葡萄糖对 At. fer-
rooxidans 氧化亚铁能力的影响 

At. ferrooxidans 对 Fe2+的氧化能力是衡量其

生理活性的重要指标, 在接种量相同(接种后微

生物细胞终浓度为(2.3±0.42)×105 cells/mL 的情

况下, 其对 Fe2+的氧化情况如图 1 所示。由图 1

可见, 无论是否加入葡萄糖, 共培养对 Fe2+氧化

的效率均较 At. ferrooxidans 纯培养高。在葡萄糖

浓度达到 5 g/L 时, At. ferrooxidans 纯培养失去对

Fe2+的氧化能力, 而共培养中的 At. ferrooxidans

仍能在 100 h 内将所有的 Fe2+氧化完; 当葡萄糖

浓度达到 10 g/L 时, 共培养体系失去 Fe2+氧化能

力。At. ferrooxidans 在 Fe2+氧化时的 pH 值变化趋

势(图 2)与 Fe2+氧化结果一致, 但从氧化终点的
 

 
图 1  嗜酸氧化亚铁硫杆菌 Fe2+氧化曲线 

Fig. 1  Curves of Fe2+ oxidation by At. ferrooxidans 
注: AF: 嗜酸氧化亚铁硫杆菌; AA: Aph. acidophilum; AF & AA: 嗜酸氧化亚铁硫杆菌与 Aph. acidophilum 共培养; Blank: 不接

种对照. 以下图中所有与之相同的注释均与此同义. 
Note: AF: At. ferrooxidans; AA: Aph. acidophilum; AF & AA: The co-culture of At. ferrooxidans and Aph. acidophilum; Blank: 
Abiotic control. All denotations as above have the same mean in the following figures. 
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图 2  嗜酸氧化亚铁硫杆菌 Fe2+氧化过程中的 pH 值 

Fig. 2  pH profiles in process of Fe2+ oxidation by At. Ferrooxidans 
 
pH 值来看, 加入较多葡萄糖的培养体系氧化结

束后其 pH 较不加的高。 

2.2  Real-time qPCR 引物特异性检测 
用于 RT-qPCR 的引物(表 1)特异性检测琼脂

糖凝胶电泳结果如图 3 所示。由图 3 可见, 两对

引物均只能扩增所检测菌种的目标序列, 而且

对另一种菌无任何扩增结果。另外, 在之后用

Real-time qPCR 定量 At. ferrooxidans 与 Aph. 
acidophilum 数量时, 熔解曲线的检测结果表明

每个 PCR 反应均为单峰, 提示所有 PCR 反应产

物单一, 与上述结果一致。 

2.3  Fe2+氧化过程中 At. ferrooxidans 与 Aph. 
acidophilum 的数量动态变化研究 

在不加入葡萄糖的条件下 At. ferrooxidans 
与 Aph. acidophilum 数量动态变化情况如图 4 所

示。由图 4 可见, 在共培养体系中 Aph. aci-

dophilum 的对数生长期紧随 At. ferrooxidans 之后, 

在没有其他能源的培养条件下 Aph. acidophilum

是依靠自养菌 At. ferrooxidans 代谢产生的有机物 

 

图 3  引物特异性的电泳分析 
Fig. 3  Electrophoresis analysis of the specificity of primer 
pairs 
注: 1 和 2 的 PCR 反应所用引物为 Af1-f 和 Af1-r, PCR 模板

分别为嗜酸氧化亚铁硫杆菌基因组 DNA 和 Aph. aci-
dophilum 基因组 DNA; 3 和 4 所用引物为 Aa2-f 和 Aa2-r, 
PCR 模版分别为嗜酸氧化亚铁硫杆菌基因组 DNA 和 Aph. 
acidophilum 基因组 DNA; M: DNA marker 100 bp ladder. 
Note: The primer pairs used for PCR in lane 1 and 2 were 
Af1-f and Af1-r, the DNA templates were genomic DNA of 
At. ferrooxidans and Aph. acidophilum, respectively; The 
primer pairs used for PCR in lane 3 and 4 were Aa2-f and 
Aa2-r, the DNA templates were genomic DNA of At. fer-
rooxidans and Aph. acidophilum, respectively; M: DNA 
marker 100 bp ladder. 
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图 4  Fe2+氧化过程中嗜酸氧化亚铁硫杆菌纯培养及其与 Aph. acidophilum 的生长曲线 

Fig. 4  Growth dynamics of At. ferrooxidans, Aph. acidophilum and their co-culture in process of Fe2+ oxidation 
 

进行生长。共培养中 At. ferrooxidans 与 Aph. aci-

dophilum 16S rRNA 基因拷贝数之比保持在 100:1

的数量级, 这样的数量关系也能在一定程度上反

映出以这两种菌为代表的自养菌和异养菌在自

然条件下生物量大概比例。另外, 共培养中的 At. 

ferrooxidans 最大细胞数是其纯培养的 2.73 倍, 结

合图 1 中 Fe2+情况可知共培养体系中 At. fer-

rooxidans 的活力高于其纯培养。 

2.4  葡萄糖对嗜酸氧化亚铁硫杆菌与 Aph. 
acidophilum 的数量动态变化的影响 

由图 5 和图 6 可见无论纯培养还是共培养中

At. ferrooxidans 的数量均随葡萄糖浓度的提高而

减 少 , 延 滞 期 则 变 长 ; 异 养 生 长 的 Aph. aci-
dophilum 数量明显增加, 并且其延滞期随葡萄糖

浓度的提高明显缩短。结合图 1 Fe2+氧化结果可

知葡萄糖的加入抑制了 At. ferrooxidans 纯培养对

Fe2+的氧化。共培养中的 At. ferrooxidans 在加入

葡萄糖的情况(图 5 和图 6)与不加的情况(图 4)相
比, 其细胞数量减少了一个数量级, 且共培养中

At. ferrooxidans 与 Aph. acidophilum 两种微生物的

数量关系被完全改变。当葡萄糖浓度为 5 g/L 时(图
6), 共培养中的 At. ferrooxidans 不仅有生长现象, 
而且仍能用较长时间将所有 Fe2+氧化完(图 1), 说

明共培养中 Aph. acidophilum 的存在使葡萄糖对

At. ferrooxidans 氧化 Fe2+的抑制作用被明显削弱。 

3  讨论 

本文对嗜酸氧化亚铁硫杆菌与 Aph. aci-
dophilum 构建的简单两物种群落进行研究, 发现

嗜酸氧化亚铁硫杆菌对有机物葡萄糖的耐受能

力极大的受到异养微生物 Aph. acidophilum 的影

响。由于微生物之间的协同作用, 共培养中 At. 
ferrooxidans 对葡萄糖这类有机物的抗性会高于

其纯培养, 这与 At. ferrooxidans 对金属离子的抗

性情况类似[13,18]。以往在 At. ferrooxidans 对葡萄

糖的抗性研究中[7]发现其最高葡萄糖抑制浓度为

1.5 g/L (与 Aph. acidophilum 混合培养), 而本研究

中此浓度提高至 5 g/L。其最主要的原因是我们使

用了经驯化后的由 At. ferrooxidans 与 Aph. aci-
dophilum 组成的共培养物, 而不是简单混合这两 
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图 5  含 1 g/L 葡萄糖的培养基 Fe2+氧化过程中嗜酸氧化亚铁硫杆菌纯培养及其与 Aph. acidophilum 的生长曲线 

Fig. 5  Growth dynamics of At. ferrooxidans, Aph. acidophilum and their co-culture in process of Fe2+ oxidation with 
1 g/L glucose in culture media 

 

 
图 6  含 5 g/L 葡萄糖的培养基 Fe2+氧化过程中嗜酸氧化亚铁硫杆菌纯培养及其与 Aph. acidophilum 的生长曲线 

Fig. 6  Growth dynamics of At. ferrooxidans, Aph. acidophilum and their co-culture in process of Fe2+ oxidation with 
5 g/L glucose in culture media 

 
种微生物进行实验。这样所得到的结果更能反映

自然环境下两种微生物生理上协同作用的特性

和程度。 
综合图 1 和图 5 的结果可以看出, 抑制 At. 

ferrooxidans 生长和 Fe2+氧化的并不是 Aph. aci-
dophilum, 而是培养体系中的有机物葡萄糖, 所

以在生物修复时需要加入比纯培养试验中更多

的有机物才能达到效果。我们在已完成 Fe2+氧化
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的 At. ferrooxidans 与 Aph. acidophilum 共培养体

系中加入 5 g/L 葡萄糖培养后发现并没有 Fe3+被

还原, 仅 pH 值从 1.7 提高到 3.0 左右(结果未给

出 ) 。 在 此 情 况 下 大 量 异 养 生 长 的  Aph. aci-
dophilum 并不能还原 Fe3+, 其产生还原作用还需

要有无氧的环境[9], 如 AMD 环境中的沉积物体

系[19−20]。可见 Aph. acidophilum 在有氧环境中对

加入有机物进行生物修复的过程仅能起到降低

有机物含量和提高 pH 的作用。由于嗜酸菌属另

一异养物种 Aph. cryptum (隐藏嗜酸菌)能在有氧、

较高 pH (pH 4.5−6.0)和较低浓度有机物(0.1 g/L
酵母膏和 1 g/L 葡萄糖)存在的条件下进行 Fe3+还

原[21], 提高 Aph. acidophilum 数量作为一种生物

修复策略[14]还需要加入更多的嗜酸异养微生物

物种进行研究并在实践中进行检验。 
目前已有研究指出[22], At. ferrooxidans 浸出

黄铁矿的过程可分为明显的两个阶段: ① 较慢

的起始阶段以氧化 S2−并积累 Fe2+用于 At. fer-
rooxidans 的生长; ② 较快的主要阶段以迅速氧

化剩余的大量黄铁矿。我们曾报道过 At. fer-
rooxidans 与 Aph. acidophilum 的共培养能提高黄

铁矿浸出的效率[13], 但对于广泛存在于生物浸出

体系和 AMD 环境中并且能氧化硫进行生长的

Aph. acidophilum 是否分别对这两个阶段均有促

进作用目前尚未见报道。仅有的关于 Aph. aci-
dophilum 与 At. ferrooxidans 混合浸出黄铁矿的研

究表明, 在加入葡萄糖使 Aph. acidophilum 大量

生长的条件下, 黄铁矿的浸出受到明显限制[14]。

根据本研究和我们之前的研究结果[13]表明, Aph. 
acidophilum 在黄铁矿浸出过程的起始阶段可能

是与 At. ferrooxidans 共同作用以氧化 S2−并积累

Fe2+; 而在浸出过程的主要阶段, Aph. acidophi-
lum 通过异养生长能缓冲或消除有机物(包括环境

中的有机物和 At. ferrooxidans 自身代谢产生的有

机物代谢产物, 如丙酮酸[23]、乙醇酸[24]等)对 At. 
ferrooxidans 氧化黄铁矿的影响。当然, 以上这些

推测还有待类似于 Brunner 等[22]提供的化学方面

的研究结果进行证实。 

4  结论 

(1) 适合进行 Fe2+氧化的嗜酸氧化亚铁硫杆菌

与 Aph. acidophilum 的数量比例范围应在 100:1 的数

量级, 在5 g/L 葡萄糖抑制浓度条件下嗜酸氧化亚铁

硫杆菌不能生长和氧化亚铁, 而其与 Aph. acidophi-
lum 的共培养体系仍能在 100 h 内氧化完所有 Fe2+; 

(2) Aph. acidophilum 能促进嗜酸氧化亚铁硫

杆菌对 Fe2+的氧化, 并能缓解或消除葡萄糖对嗜

酸氧化亚铁硫杆菌的抑制作用, 所以无论是否加

入葡萄糖进行抑制, 共培养体系中的嗜酸氧化亚

铁硫杆菌生长与 Fe2+氧化能力明显高于其纯培养;  
(3) 在加入大量葡萄糖对 AMD 环境进行生

物修复时, Aph. acidophilum 之类的异养菌将影响

修复效果。另外考虑到经济效益方面的问题, 也

不能以加入葡萄糖作为生物修复的手段。 
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