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摘要:随着工业的快速发展，砷污染成为全世界尤其是发展中国家面临的主要环境问题之一 . 微生物修复是砷污染修复的重

要技术，本文在微生物对砷的专性吸附，微生物对砷的形态转化及含砷化合物的降解和挥发，微生物-根系互作对土壤砷污染

的影响，及微生物砷修复的分子生物学等 4 个方面阐述了微生物砷修复机制的研究进展 . 文章还对微生物砷污染修复进行了

展望，并讨论了进一步研究的问题和领域 .
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Current Researches in Microbial Remediation of Arsenic Pollution
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Abstract: Along with the rapid development of industries，arsenic contamination emerges as one of the world’s most urgent
environmental problems，especially for the developing countries. Microbial remediation of arsenic polluted environments is a key
technique in practice，four aspects，i. e.，the special adsorption of arsenic by micro-organisms，the transformation of arsenic speciation
and the degradation and volatilization of arsenic compounds by micro-organisms，the effects to arsenic contamination of soil by the
interactions between micro-organisms and plant roots，and the molecular biological mechanism of bioremediation for arsenic were
reviewed in this paper. In the final section of this paper，the outlook of bioremediation for arsenic and the issues and realms which call
for more researches in the future were discussed.
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砷在地壳中含量占第 20 位，是普遍存在的一种
非金属元素 . 砷主要以硫化物的形式存在，如雄黄
(As4 S4)、雌黄(As2 S3 )、砷黄铁矿( FeAsS)等

［1］. 因

其特殊的类金属性和韧性
［2］，砷主要用于与铜、铅

及其他金属形成合金 .此外，砷的化合物还广泛用于
制造防腐剂、染料、农药和医药等 .

随着社会经济和工业的发展，全球许多国家面临

严重的砷污染威胁，砷污染已成为人们普遍关注的环

境污染问题之一.据统计，在美国国家环保局超级基
金计划的污染场地中，有 41%的污染场地存在砷污
染问题

［3］.在澳大利亚，共有超过 10 000 多个土壤砷

污染场地
［4］.在印巴次大陆的孟加拉国，以含砷地下

水浇灌的水稻田中土壤平均砷含量高达 101 mg /
kg［5］，超过国际标准 3 倍［6］.中国也是受砷污染最为
严重的国家之一，新疆、内蒙、陕西、湖南、云南、贵州、

广西、广东、台湾等省区的砷污染均比较严重.

环境中的砷污染导致作物产量降低及质量和品

质下降，直接威胁到人畜健康 . 目前，因砷污染引起
的砷中毒事件也已成为世界关注的焦点，地方性慢

性砷中毒成为大多数国家社会公共卫生面临的严峻

挑战 .据世界卫生组织官员公布，目前全球至少有

5 000多万人口正面临着地方性砷中毒的威胁［7］. 印
度、孟加拉国、澳大利亚、南美、日本、中国等国家上
亿人长期面临饮用高砷水的危险

［8，9］.
砷污染影响人民身体健康的同时，也给国家经济

带来了巨大的损失.按 1995 年的 GDP 和人均收入计
算，中 国 砷 污 染 区 的 国 家 经 济 损 失 为 181
元 /(人·a) － 1，个人经济损失为 164 元 /(人·a) － 1［10］.
2008 年 6 月发现的云南阳宗海砷污染事件，在短短的
几个月中给国家带来了几十亿元的经济损失

［11］.
砷污染土壤和水体的修复一直受到众多研究者

的关注，目前，传统的物理修复和化学修复技术已取

得一定成效，并形成了部分成熟的工艺流程 .对于砷
污染土壤的修复传统方法主要采用固定技术，而对

水体则主要采用膜分离、离子交换、凝聚沉淀等方法
去除砷，这些方法工程量大、投资费用高，同时还可
能导致二次污染

［12］.
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微生物修复是利用微生物，如细菌、真菌、放线
菌和原生动物的生命代谢活动富集、分解或清除生
长介质中的污染物 .近年来，微生物修复技术因其环
境友好性和低投入等优点得到迅速发展，大量高效

降解菌株被筛选和研究，这给生物修复技术进行污

染修复带来了活力与希望 .
本文回顾了近年来砷污染土壤和水体的微生物

修复研究，对微生物修复砷污染的机制进行总结并

对今后的研究方向进行预测 .

1 微生物修复砷污染的作用机制

微生物是自然界中形体微小、单细胞或个体结
构简单的多细胞、甚至无细胞结构的低等生物的通
称 .作为土壤中重要的活性胶体组分，微生物数量众
多，比表面积大，带电荷多，且代谢旺盛;同时，土壤

中的微生物与重金属(砷)间存在吸收和富集、溶解
和沉淀、氧化和还原等作用的动态平衡［13 ～ 15］，这对

重金属包括砷的化学行为和生物有效性都会产生深

刻的影响 .
1. 1 微生物对砷的专性吸附
存在于微生物表面的多种极性官能团能够通过

与重金属，包括砷离子发生定量化合反应(如离子

交换、配位结合或络合等)而达到固定重金属的目
的 . 如 微 生 物 细 胞 壁 表 面 的—COOH、—NH2、

—PO3 －
4 、—SH 等基团都是结合重金属离子的重要

结合位点
［16］.研究发现，死菌也可以吸附重金属，主

要是由于细胞壁表面一些化学基团的络合、配位作
用与金属离子形成离子键、共价键［17］. Takeuchi
等
［18］
研究发现，生长在含有 5mg /L As(Ⅴ)的培养

基中的 Marinomonas communis，其吸附砷可达2 290
mg /kg (干重) .
廖敏
［19］
用菌藻共生体去除废水中砷的研究表

明，菌藻共生体能够很好地吸附砷，积累砷可以达

7. 47 g / kg ( 干重)，对于无营养源的含 As (Ⅲ )、
As(Ⅴ)的废水砷吸附率达 80% 以上;对于含营养
源的含砷的废水 As(Ⅲ)和As(Ⅴ)吸附率也分别在
50% 和 70% 以上 . 研究者认为这主要是由于藻类
和细菌表面存在许多功能团，如羟基、氨基、羧基等 .
这些功能团可与水中砷共价结合，从而将砷吸附在

菌藻共生体上 .
在砷污染废水的治理中，活性污泥法是比较常

用的一种方法，采用污泥浓度 MLSS (mixed liquor
suspended solids)为 100 mg /L，停留时间为 10 h 的
动态模拟实验处理 72 h 后，污泥(干重)的砷吸附量

分别为 18. 64 mg / g 和 76. 91 mg / g［20］.
研究认为，在微生物吸附砷的过程中，pH、砷的

原始浓度、磷酸根浓度及预处理技术等都会影响微
生物对砷的吸附效率

［21 ～ 22］.当溶液中磷酸根的浓度
为 0. 5 mg /L 时有利于砷的吸附，> 10 mg /L 会抑制
微生物对砷的吸附 . Murugesan 等［23］将 1 种从茶树
(Melaleuca alternifolia ) 上 分 离 得 到 的 真 菌 ( tea
fungus)用 FeCl3(15 mg /L)浸泡 30 min，然后用于对
砷的生物吸附实验发现，溶液中砷的去除率接近

100%，较对照组高出 40% . 说明经过化学预处理，
可以显著提高真菌对砷的吸附能力 .
1. 2 微生物对砷的形态转化及含砷化合物的降解
和挥发

水体中的砷，通常以无机态的三价砷［As(Ⅲ)］
和五价砷［As(Ⅴ)］2 种化学价态存在 . 土壤中砷的
形态复杂，既有无机砷也有有机砷

［24］，其中大多为

无机砷，包括三价砷［As(Ⅲ)］和五价砷［As(Ⅴ)］，
又以 As(Ⅴ)为主 . As(Ⅲ)和 As(Ⅴ)之间可以通过
氧化-还原反应而发生价态转变，二者之间保持着动
态平衡

［25］; 有 机 砷主要包括一甲基砷酸 ( 盐 )

(MMAA 或 MMA) 和二甲基砷酸 (盐) ( DMAA 或
DMA)，占土壤总砷的比率极低［26，27］. As (Ⅴ ) 较
As(Ⅲ)的 附着能力强，移动性弱，毒性相对较
小
［28］.相对于土壤动物和微生物而言，有机砷的毒
性要小于无机砷

［26］.
研究表明，在土壤和水体中砷的形态转化中，微

生物发挥了重要作用 . 早在 1918 年，Green 等［29］就
从畜牧废水中分离得到了第 1 株 As(Ⅲ)氧化菌，证
明了微生物对砷形态的转化能够产生作用 . 张雪霞
等
［30］
从一处有砷污染历史的冶炼厂废址采集土壤

样品，在厌氧环境中对其中的微生物进行富集培养，

观察其对砷的还原能力，发现在 21 h 之内，As(Ⅴ)
就被完全转化为 As(Ⅲ) .

Valenzuela 等［31］也从智利北部一条高砷污染河
流(As≥1100 μg /L)的沉积物中分离得到 9 种假单
胞菌株，并且证实这些菌株能将 As(Ⅲ)氧化为更加
稳定的 As(Ⅴ) . Fan 等［32］也从沉积物中分离得到
了砷氧化菌和砷还原菌，而且他们发现砷氧化菌分

布在从地表到 7 m 深的地下水中，而砷还原菌分布
在 0 ～ 41 m 的区域 .目前发现能够氧化 As(Ⅲ)的菌
株 主 要 有 两 大 类: 化 能 无 机 自 养 型

( Chemolithoautotroph ) 和 化 能 有 机 异 养 型
(Chemoorganoheterotrophic) .这 2 种菌都均有解毒作
用，其中化能无机自养型菌株在生长中还能将
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As(Ⅲ) 作为电子供体 . 研究较多的化能自养型
As(Ⅲ) 氧 化 菌 主 要 是 Rhizobium sp. NT- 26;
Thiomonas sp. 3As. 异养型 As (Ⅲ) 氧化菌主要有:
Alcaligenes faecalis、 Cenibacterium arsenoxidans
( ULPAsl )、 Agrobacterium albertimagni、 Thermus
thermophilus HB8 和 Pseudomonas putida［33］.
本课题组通过对蜈蚣草-微生物联合修复土壤

砷的研究也发现微生物能够显著影响砷的形态，从

而影响砷的有效性 .其中砷酸还原菌 Delftia sp. Ts33
和 Streptomyces lividans 能够显著增加铁结合态砷的
含量，同时减少闭蓄态砷的含量 . 另外 Comamonas
sp. Ts37 和 Delftia sp. Ts41 也能显著减少闭蓄态砷
的含量 . 菌根 Acaulospora mellea、Glomus etunicatum、
Glomus hoi、Glomus tortuosum 和 Glomus coronatum 都
能够显著提高土壤有效砷的含量 .
无机砷化物在微生物的作用下，可以被转化为

毒性较低的一甲基砷酸(盐) (MMAA 或 MMA)、二
甲基砷酸 (盐) ( DMAA 或 DMA ) 和三甲基砷氧
(TMAO)以及无毒的芳香族化合物砷胆碱(AsC)和
砷甜菜碱(AsB)，而甲基砷酸可以在某些微生物的
作用下将甲基(CH3)取代 AsO(OH) 3 中的羟基而形

成砷化氢的甲基化衍生物 MMA、DMA 和 TMA［34］.
吴剑等

［35］
分离到了 1 株芽孢杆菌属的细菌，能将

DMAA 转为气态砷 . 但是这种细菌不能挥发亚砷酸
盐，因此他们推测微生物可能通过共代谢的方式对

砷的转化产生作用 . 有些微生物利用亚砷酸盐作为
甲基受体，把亚砷酸盐转化为二甲基砷酸盐，然后再

由芽孢杆菌转化为各类甲基胂 . 甲基胂的沸点较
低
［36］，很容易挥发进入到大气中 . MacKenzie 等［37］

估计因微生物作用而挥发到大气中的 As 每年有
2. 1 × 107 kg.目前，已发现具有挥发 As 功能的细菌
和真菌非常多，如甲烷杆菌(Methanobacterium)、假
单胞菌 (Pseudomonas sp. )、黄杆菌( Flavobacterium
sp. )、变形杆菌(Proteus sp. )、大肠杆菌(Escherichia
coli)、无 色 菌 ( Achromobacter sp. )、气 单 孢 菌
(Aeromonas sp. )、脱硫弧菌( Desulfovibrio)、假丝酵
母 ( Candida )、曲 霉 ( Asper-gillu )、镰 刀 霉
( Fusarium )、帚 霉 ( Sxopulariopsis )、拟 青 霉
(Paecilomyces)、土生假丝酵母(Candida Humicola)、
粉 红 粘 帚 霉 ( Gliocladiumroseum ) 和 青 霉 菌
(Penicillium sp. )等［38 ～ 41］.
在利用微生物挥发土壤中砷的时候，比较关注

的是气态砷的毒性 .有研究表明，甲基胂的毒性比砷
酸盐或 As2O3 小得多，TMA 的 LD50为 8 000 mg /kg，

而 Na3AsO4 和 As2O3 的 LD50分别为 14 ～ 18 mg /kg
和 34. 5 mg /kg. 而且如果产生的甲基胂数量比较
大，还可以通过覆盖薄膜的方式回收砷 .虽然在产生
有机砷的过程中，还可能产生一定数量有毒气态污

染物砷化氢，但是其相当不稳定，容易被氧化
［36］，在

大气中不易积累到对环境构成危害的程度 .
研究表明，As 甲基化不仅存在于土壤中，也存

在于底泥和水体中 . 另外土壤环境中还存在着脱甲
基的微生物，它们把甲基化的砷氧化分解，脱甲基形

成无机砷 . 甲基胂也可以脱甲基转化为砷化氢［42］.
因此，在一般情况下，砷的甲基化和脱甲基化过程保

持动态平衡 .
从目前的研究进展看，微生物挥发 As 的能力还

较弱，能够被挥发出来的 As 的比率也较低，普遍在
10% 以内［35］.研究认为，许多环境条件都影响土壤
中 As 的挥发，如氧气条件、氧化还原电位、pH、含水
率、温度和重金属离子等［35，43 ～ 45］.
对氨基苯胂酸(阿散酸)和 3-硝基-4-羟基苯胂

酸(洛克沙胂)等有机胂制剂有促生长的作用，又因

价格低廉被广泛运用于畜禽的饲养 . 进入动物机体
的有机胂主要以原形从粪便排出 . 而现阶段我国大
多数的畜禽粪便未经过无害化处理就直接进入环

境，对环境造成了严重污染 . Garbarino 等［46］在使用
过洛克沙胂的农场污水沟中检测到较高浓度的亚砷

酸离子，因此推测在缺氧的条件下，细菌能将砷酸盐

还原为亚砷酸盐或甲基化为 DMAA. 文献［47，48］
对家禽粪便在堆肥过程中洛克沙胂的降解变化进行

了研究 .结果显示洛克沙胂在干粪便中是稳定的，但
进行堆肥后，在 30 d 中洛克沙胂主要转变为砷酸
盐 .降解反应直接与培养温度成比例，且高热杀菌后
降解被抑制，更加说明了降解反应属于生物反应，微

生物具有降解含砷制剂的作用 . 而生物降解可能的
途经有氧化、甲基化 /去甲基化和光降解等反应 .
微生物的生长代谢过程中需要 C、N、P、K 等元

素，在适当的水分条件下，通过添加营养元素等外在

条件刺激土著降解性微生物的作用可以强化修复效

果
［49，50］. Akins 等［51］的实验证实，经过一段时间厌
氧培养的土壤(添加 100 mg /kg MMAA)，未添加有
机质时砷挥发了 8. 1%，而添加有机质处理时砷挥
发了 11% .宋红波等［52］研究了不同环境条件对砷
污染土壤生物挥发的影响，结果表明施加生物有机

肥能促进砷的生物挥发 .
土壤的理化性质，如质地、湿度、温度、pH、氧化

还原电位等的变化对微生物的生长繁殖和代谢活动
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有深刻的影响 . 在生物修复的过程中，可通过松土、
保温、使用石灰调节 pH 值等农艺措施来改善土壤
状况，提高微生物修复效率 . Hassler 等［53］的研究显
示在好氧条件下土壤的挥发量要高于厌氧条件 . 另
外，砷的生物挥发速率也受到土壤含水量的影响，过

高或过低的含水量都不利于土壤中砷生物挥发的

进行
［52］.

1. 3 微生物-根系互作对土壤砷污染的影响
微生物在根际微生态系统中，对养分、重金属的

转化吸收和植物的生长有其独特影响 .
冯莉等

［54］
通过盆栽试验研究发现，用荧光假单

胞菌处理烟草根际土壤后，烟草根系生长和根干重

明显增加，侧根数量增多，根系发达，根长而粗，根系

活力显著提高 . 另外，微生物还能促进植物的生长，
有利于植物对重金属的吸收 . Yang 等［55］的研究发
现，在砷超富集植物蜈蚣草根际施用砷酸还原菌

(Ts1、Ts33、Ts37、Ts41 和 PSQ22)能够显著促进蜈蚣
草的生长，与对照相比，加 Ts1、Ts33、Ts37 处理的效
果尤其明显，蜈蚣草羽叶干重增加了 148% ～
153% .同时，蜈蚣草羽叶中砷浓度也显著升高，与对
照相比增加了 6% ～ 44%，其中施用 Ts33 的蜈蚣草
羽叶中砷的浓度是对照(886. 47 mg /kg)的 144% .
在自然界中植物根系和真菌共生的现象十分普

遍，陆地植物中大约有 90% 存在共生菌根的现象 .
植物向真菌提供糖类，而真菌向植物提供矿质营养

素尤 其 是 P 元 素［56］. 丛 枝 菌 根 ( arbuscular
mycorrhizae，AM)是自然界中分布最广的一类菌根，
因此在砷的相关研究中，受关注较多的是丛枝菌根

共生植物，包括乔木、灌木和草本植物 . 大量研究表
明，在砷污染土壤中存在着 AM 菌根，进而与植物形
成共生体

［57，58］.
烟草盆栽实验发现，在 G. versiforme 处理下，叶

子和植物的总干重比对照要高很多
［59］. Liu 等［60］研

究了 AM 菌根对蜈蚣草根际的影响，结果表明，AM
菌根使蜈蚣草根的长度增加了 50%，砷的转运系数
提高了 43% .在 As 浓度为 75 mg /kg 时，有菌根侵染
的番茄的根和叶的生物量与对照的番茄至少要高

30% ［61］.菌根的这种对植物生长的促进作用主要是
与其能促进植物对养分的吸收有关 .众所周知，外生
菌丝作为菌根的主要吸收器官，可穿过根际范围的

“贫磷区”，深达贫磷区以外的其它土壤中吸收 P 素
等营养物质，供植物生长利用

［62］. 有研究表明，未接
种菌根的植物每盆只能吸收 P 素 36. 3 mg，而接种
菌根的植物每盆吸收 P 素 257 mg［58］. 另外，菌丝体

在土壤中的寿命超过根毛，外生菌丝数量上也超过

根毛，更加显著地提高了植物根系的吸收面积
［63］.

接种 AM 菌根不但可以提高植物地上部生物
量，而 且 还 能 增 加 植 物 地 上 部 对 As 的 吸 收
量
［60，64 ～ 68］. Leung 等［58］研究发现接种 AM 菌根能促
进蜈蚣草对砷的富集，在砷浓度为 50 mg /kg 和 100
mg /kg 的处理中，接种 AM 菌根的植物富集砷分别
为 58. 3 mg /kg 和 88. 1 mg /kg，而未接种 AM 菌根的
对照植物富集砷分别为 42. 5 mg /kg 和 60. 4 mg /kg.
同时，AM 菌根还能对砷从土壤到根、从根到叶的迁
移和形态变化过程以及植物中砷酸盐还原酶和抗氧

化酶的活性产生影响 . Yu 等［69］的盆栽实验发现 G.
mosseae 接种处理能够降低玉米根和地上部分中总
砷的浓度，减少玉米根中 As(Ⅲ)的浓度和比例，减
少根际土壤和根中 MMA 和 AsB 的浓度和比例，提
高叶中 DMA 的浓度和比例 . 同时接种处理降低了
高浓度 As 处理的玉米根中砷酸盐还原酶( arsenate
reductase) 活性，降低了根和地上部分 POD 酶和
SOD 酶的活性 .
目前有关于微生物在植物修复砷污染机制方面

详尽和深入的研究和报道还比较少，而其他非特定

的微生物与植物方面的研究开展较多 .
不少研究证实，微生物本身能够产生生长素、赤

霉素等植物激素，促进植物的生长
［70，71］. 连翠飞

等
［70］
发现一假单胞菌属的菌株能同时产生生长素

和赤霉素，使小麦平均苗高增加 10. 54%、干重增加
17. 29%、鲜重增加 19. 81% .
同时，微生物能够改变植物根系分泌有机酸的

种类和含量 .用 AM 真菌侵染三叶草根系，发现根系
分泌的有机酸组分和含量都有改变，表现出菌根化

三叶草分泌的有机酸总量低于非菌根化三叶草的趋

势
［72］. Phillips 等［73］的研究也表明菌根侵染能改变
植物根系分泌物，他们的研究发现 Pseudomonas
bacteria 和 Fusarium fungi 可显著加强苜蓿、玉米、小
麦根系氨基酸的分泌，而在无菌条件下，上述植物根

系对氨基酸的摄取量则远远超过其分泌量 .
参考这些研究成果，笔者认为在提高植物修复

土壤重金属污染方面，微生物-根系互作可能主要是
通过下面 3 个方面产生影响:①借助改变根形态等
方式，增加植物与土壤的接触面积，不仅促进植物吸

收土壤养分，而且有益于植物吸收重金属 .②微生物
通过产生一些次生代谢产物或促进有机物形成腐植

酸，对植物的生长发育发挥刺激作用 .③通过改变根
细胞膜透性和根的代谢活动改变根系分泌物种类和
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数量 .
1. 4 砷污染微生物修复的分子生物学机制
高浓度的砷对微生物具有毒害效应，砷污染土

壤中微生物数量呈现下降趋势，并且有研究显示，砷

污染土壤中的微生物数量与砷浓度呈显著负相

关
［74，75］，砷污染也能影响土壤微生物多样性，改变

土壤微生物群落结构，Turpeinen 等［76］采用磷酸脂
肪酸分析(PLFA)法和 16S rRNA 末端限制性片段多
态性分析( t-RFLP)法研究了砷、铬、铜复合污染土
壤中的微生物群落结构，发现微生物多样性降低，群

落结构发生改变，一些具有较强抗性的种群如

Acinetobacter、 Edwardsiella、 Enterobacter、
Pseudomonas、Salmonella 和 Serratia 的数量和活性增
强 .长期生活在砷胁迫环境下的微生物通常具有砷
抗性 .目前，从高砷环境中分离抗性种和抗性基因的
多态性研究也成为一个热点 . Achour 等［77］从 2 个土
壤样品中筛选出 41 个砷抗性种并克隆出其亚砷酸
盐转运子基因片段，其中，70. 7%的抗性种包含 arsB
或 ACR3 基因，系统发生学分析显示，arsB 基因主要
出 现 在 Firmicutes 和 Gammaproteobacteria 中，而
ACR3 则 主 要 出 现 在 Actinobacteria 和
Alphaproteobacteria 中 . Anderson 研究了新西兰 2 个
砷污染场地土壤中的微生物群落并从中分离出了

17 个抗性种，16S rDNA 序列分析发现，这些种分属
于 Exiguobacterium、 Aeromonas、 Bacillus、
Pseudomonas、Escherichia 和 Acinetobacter［78］.
在微生物修复砷污染方面的研究，在机制上也

越来越深入 .微生物对砷氧化过程常被认为是一种
解毒机制，近年来，对砷氧化酶和相关编码基因的研

究也已取得了一定的成绩 . 目前，对于 NCIB8687 的
As(Ⅲ)氧化酶研究比较透彻，其是由一个相对分子
质量约 85 × 103

的 Mo-蛋白大亚基和一个小的
Rieske 亚基组成的异形二聚体(α1β1)

［79］，属于二甲

基亚砜(DMSO)还原酶家族［80］. Rhizobium NT-26 的
砷氧化酶是由 AsoA 和 AsoB 构成的异形四聚体
(α2β2)

［81］.另外，还有异形六聚体(α3β3 )结构的砷

氧化酶
［82］. As(Ⅲ)氧化酶基因的表达不仅受由结

构基因和上下游基因组成的 As(Ⅲ)氧化酶操纵子
的控制，而且还受到密度感应系统的影响

［83］.
在微生物体内广泛地存在 As(Ⅴ)的还原，主要

有 2 种形式:①非特异性地由细胞内的谷胱甘肽
(GSH)以非酶促反应形式还原;②通过砷酸盐还原
酶，以 GSH 作为电子源，通过酶促反应特异性地还
原 .后者是微生物体内 As(V)的主要还原形式［84］.

目前发现的砷还原酶有 3 类:①ArsC，是 Ars 操纵子
中结构基因 ArsC 编码的蛋白，成熟蛋白是一个相对
分子质量约 16 × 103

的单体，以谷胱甘肽和谷氧还

蛋白作为电子供体 .这类还原酶首先是在 E. coli 773
质粒中的 Ars 操纵子上发现的［85］. ②ArsC，与第一
类同名，是 P1258 质粒 Ars 操纵子结构基因 ArsC 的
蛋白，成熟蛋白也是和第一类差不多大小的单体，以

硫氧还蛋白作为电子供体 . 这类还原酶首先是在
Staphycococcus aureus P1258 质粒中发现的［86］. ③
Acr2P，位于啤酒酵母第 16 号染色体上［87］，成熟蛋
白是一个相对分子质量约 34 × 103

的同型二聚体，

以谷胱甘肽和谷氧还蛋白作为电子供体 .
As(Ⅲ)的甲基化也是微生物对环境中砷的一

种重要的解毒机制 . 近年来对砷的微生物甲基化遗
传学基础的研究正在逐步展开 . 研究发现 As(Ⅲ)
甲基化细菌 Rhodopseudomonas palustris CGA009 的
As(Ⅲ) 甲 基 化 活 性 是 由 转 甲 基 酶
(methyltransferase，ArsM) 催化的，最终产生气态的
三甲基砷气体［trimethylarsine，(CH3 ) 3 As］. 研究者
从细菌 Rhodopseudomonas palustris 中克隆了位于
arsRM 操纵子上的砷甲基化相关基因 arsM，整合到
砷敏感的 E. coli 基因组中后，发现 ArsM 能赋予
As(Ⅲ)敏感菌株砷抗性 . arsM 基因编码一个约
29 656 的蛋白质酶腺苷甲硫氨酸甲 基 转 移 酶
［As(Ⅲ)-S-adenosylmethionine］，可以连续地甲基化
As(Ⅲ)，同时它的表达受 arsRM 操纵子上的基因
ArsR 编码的阻遏蛋白的调控［88］.

2 存在问题和展望

微生物修复是生物修复技术的核心技术，在污

染物治理，尤其是有机污染物的降解转化及水体污

染修复方面展现了广阔的前景 .但是，虽然生物修复
作为环境友好型的治理技术深得人心，但它本身也

存在还没克服的问题 . 随着科学技术的发展和人类
环保意识的提高，对环境污染认识的深入让人们对

污染修复也提出了更高的要求 .
(1) 土壤和水体砷污染微生物修复包括物理

的、化学的和生物学的过程，是一个复杂的多元系
统，然而目前多数研究是输入-输出研究，对各个过
程中微生物与砷及其环境的相互作用机制尚不清

楚 .如不同微生物对砷专性吸附的机制及微生物对
砷不同形态生物有效性的影响等 .
(2)对微生物参与砷的生物地球化学循环的途

径和机制还缺乏深入的了解 . 应加强微生物对新型
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含砷化合物转化、降解机制与途径的研究，并对微生
物转化的环境风险和安全进行评价 .
(3)单独采用砷污染微生物修复的效率往往不

高 .生物修复本身受其载体的生物学特性限制，微生
物需要一定的生长条件和生活环境，才能保证生长

代谢和生命周期的正常进行，从而保证修复周期的

完成 .这限制了微生物修复的大范围运用或推广 .实
践证明，采用植物-微生物联合修复技术是提高生物
修复效率的最有效途径之一 . 今后的研究不仅要着
眼于高效降解微生物的筛选，还应深入探讨植物-微
生物的联合修复机制与途径 .
(4)微生物修复技术受环境因子影响很大 . 土

壤生态系统的结构与组成均具有复杂性和多样性，

土壤 pH、Eh、土壤矿物和有机质的吸附性、土壤生
物对重金属的活性和有机污染物的降解性均有影

响 .在微生物修复技术实验室研究的基础上，应注重
与现场修复相结合，研究田间复杂、不稳定的条件
下，环境因子对微生物修复的影响及提高微生物修

复效应的途径 .
(5)目前发现和筛选出来的特效微生物菌剂多

属于专一型，只对某种固定污染物或少数几种污染

物有积累或降解作用，但现实中的污染多为复合污

染，这限制了生物修复的效率和利用价值 .今后的研
究可望采用分子生物学手段，筛选具有多功能的

“超细菌”，以提高微生物修复的实用价值 .
(6)制定微生物修复砷污染土壤和水体的技术

标准，完善相关法规和政策 . 根据我国实际，参考国
际标准，制定适合于我国的相关技术标准和规程，同

时，制定相关政策法规，完善砷污染治理奖惩政策，

将砷污染的治理纳入法制化的轨道 .
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