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微生物对锑的代谢机制研究进展
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摘要 锑(Sb)是一种自然界普遍存在的剧毒重金属,随着工业生产的日趋发展,我国部分地区土壤、水体及

农产品受到严重的锑污染。作为环境污染物,锑中毒会导致人类心肌衰竭,肝坏死等疾病。自然界中的某些生

物,特别是微生物却可以在极高锑浓度下生长,甚至可以利用这种元素作为能源物质,因此,微生物在锑的地球

物质循环中起着重要的作用。研究生物对锑的代谢机制,对于保护环境与人体健康具有重要的现实意义。本文

对锑在环境中的分布、污染状况、微生物对锑的代谢以及生物修复等方面的研究现状进行了综述。同时建议今

后应加强以下三方面的研究:(1)筛选更多抗锑微生物或氧化锑的微生物;(2)发掘更多锑抗性基因或氧化基

因;(3)开发锑污染土壤及水体的微生物修复技术。
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  锑(Sb)以极微量的含量广泛分布于土壤、湖泊

和海洋等地球环境中。自然土壤中,锑含量范围一

般在0.3~8.4mg/kg,而在肥沃和施肥多的土壤

中,锑的含量较高[1]。自然水体中,可溶态锑的含量

一般要小于1.0μg/L,例如,地下水中锑含量为

2.2±1.2ng/L[2],在海洋中大约为200ng/L[3]。
锑由于具有剧毒且在自然环境中普遍存在,美

国环境 保 护 组 织(USEPA,1979)和 欧 盟 理 事 会

(EU,1976)等多家权威机构将其定为重要环境污染

物。世界卫生组织已规定:饮用水中锑含量不得超

过5μg/L。我国的锑矿储量位居世界第一,锑产量

约占世界总量的79.6%[4],很多地区由于锑矿开采

受到严重污染,尤其在湖南、贵州、广西等锑矿相对

集中的南方省区[5]。我国湖南锡矿山锑矿区土壤中

锑的含量为100.6~5045.0mg/kg[6],采矿废水、
矿区周边河水及被污染井水中锑含量分别达1.33~
21.79、0.037~0.063和24.02~42.03mg/L,远超

过世界各国饮用水锑含量的上限值[7]。佘玮等[8]对

湖南冷水江锑矿区调查也发现矿区土壤受锑污染严

重,9个采样点锑含量超过全国土壤背景值40~
11503倍。

锑和锑的化合物属于致突变、致癌变以及致畸

形的物质,短时间接触可引起恶心、呕吐、腹泻;慢性

中毒则会导致眼角膜炎、结膜炎和胃炎等[9-10],甚至

会引起心肌衰竭,肝坏死和尿毒症等[11-12]。在20世

纪90年代中期人们就发现Sb2O3会阻碍胚胎发育

诱发婴儿猝死综合症[13]。据调查,湖南锡矿山锑矿

区工人中,0.03%的工人已患上尘肺病[7],在贵州省

黔南地区长期生活在锑矿区的居民中也发现了许多

慢性锑中毒患者[14]。
虽然锑对于人类来说具有很高的毒性,但一些

微生物、原生动物、藻类以及植物却能够在浓度极高

的环境下生长,甚至可以利用这种元素作为能源物

质,或者是将毒性较高的Sb(Ⅲ)氧化为毒性较弱的

Sb(Ⅴ),降低环境中锑的毒性。这些生物进化出了

各自的代谢机制来适应锑环境的生存压力,它们在

整个锑的地球物质循环过程中发挥着重要作用。本

文对锑在环境中的含量、污染状况、微生物对锑的吸

收、外排代谢等方面的研究现状进行了综述。

1 微生物对锑的外排

迄今为止,在部分重度锑污染区已发现了对于

Sb(Ⅲ)具有较强耐受性的微生物[14]。研究发现Sb
(Ⅲ)进入细菌体内是通过甘油通道蛋白 GlpF运

输,而Sb(Ⅲ)的外排途径则有3大类蛋白家族的参

与:(1)细菌体内的ArsB转运蛋白[15]。arsB 基因,
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编码1个12α螺旋跨膜蛋白,为arsRDABC 操纵子

的一 个 成 员[16-17],同 时 调 控 微 生 物 As(Ⅲ)和

Sb(Ⅲ)的抗性[18]。锑和砷抗性的ars操纵子在微

生物的质粒上或染色体上[19]。ArsR作为转录调控

因子调控ars操纵子[20];ArsA 是 As(Ⅲ)激活的

ATPase,能够与ArsB形成复合泵以增强As(Ⅲ)的
外排 能 力[21];ArsD 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[22]。(2)甘油通道蛋白。研究发现大肠

杆菌体内的甘油通道蛋白GlpF可同时运输Sb(Ⅲ)
的进入[23];在啤酒酵母体内,Fpslp和 Acr3参与

Sb(Ⅲ)的外排运输[24-25]。(3)ABC转运蛋白家族。
该蛋白家族的锑抗性相关研究多位于真核生物,比
如啤酒酵母体内的ABC转运蛋白YCF1通过在液

泡内积累Sb-GSH 复合物起到锑抗性作用[26]。另

外,在Schizosaccharomycespompe 中还发现了对

锑敏感的螯合剂PCS(phytochelatins)[27]。

2 微生物对锑的氧化

锑的氧化使毒性较强的Sb(Ⅲ)转化成毒性相

对较弱的Sb(Ⅴ),有利于环境的锑解毒。Sb(Ⅲ)的
氧化作为自然界非常重要的活动影响着环境中锑的

循环代谢[28]。然而,在自然条件下利用氧气作为电

子受体来进行这种氧化非常缓慢[29]。因此,研究微

生物介导的锑氧化在锑循环和生物修复的应用上有

较大的潜力。目前,对Sb(Ⅲ)的氧化研究很少,对
Sb(Ⅲ)氧化菌的发现也鲜有报道,大概仅报道约10
株Sb(Ⅲ)氧化菌,其中5株由笔者所在课题组发

现[30]。Lehr等[31]发现砷氧化酶结构蛋白 AioAB
缺失表达的突变株土壤农杆菌5A 仍能表现出

Sb(Ⅲ)氧化能力,否定了过去人们一贯认为的砷氧

化和锑氧化是由相同基因作用的理论。我们研究发

现Comamonassp.S44中1种铁硫簇调控蛋白基因

IscR 的敲除影响了锑氧化表型,但是其作用机制仍

不清晰[32]。此外,鲜有文献对Sb(Ⅲ)氧化相关基

因的探究,说明其研究方法仍需进一步改进。

3 微生物对锑的甲基化

锑的 甲 基 化 形 式 包 括:CH3SbH2(MMS)、
(CH3)2SbH (DMS)和(CH3)3Sb(TMS),通常情

况下,Sb(Ⅲ)比Sb(Ⅴ)容易发生甲基化[14]。在20
世纪90年代开始陆续有报道指出细菌和真菌的甲

基化作用[33]。Scopulariopsisbrevicaulis可将酒石

酸锑钾转化为TMS[34];Michalke等[35]从地下污泥

中分离出3株可进行锑甲基化反应的古生菌,其中

Clostridiumcollagenovorans和Desulfovibriovul-
garis可产生 TMS,Methanobacteriumformicicum
可同时将无机锑化合物转化为 MMS和DMS。厌

氧培养的革兰氏阳性菌Clostridiumglycolicum 可

产生挥发性的甲基化合物DMS和TMS[36]。而好

氧菌 Pseudomonasfluorescens 可 产 生 三 甲 基 溴

锑[37]。真核微生物Cryptococcushumicolus 在加

Sb(Ⅴ)条件下,可以产生DMS[38]。锑和砷具有许

多相似的生化性质,它们生物甲基化的过程也基本

类似,都是从一甲基到二甲基,最后产生三甲基

锑[39],三甲基锑可进一步被氧化为(CH3)3SbO[40]。
微量的砷可以刺激锑的甲基化反应,但是自然界中

锑的生物甲基化并没有砷的广泛[41]。

4 利什曼虫对锑的代谢

利什曼虫(Leishmania)是一种细胞内寄生虫,
可引起人类皮肤和内脏组织的致命性感染[42]。目

前临床上多采用一些锑类药物进行治疗,其中最早

出现的锑类药物为葡萄酸锑钠[43]。但是随着药物

使用得越来越广泛,这类寄生虫也逐步进化出了对

锑的耐受性,因此,利什曼虫是目前锑代谢研究最为

深入的对象[44]。临床上已分离出许多对锑具有耐

受性的利什曼虫突变种,它们主要的抗性机制表现

为:当虫体将体内Sb(Ⅴ)还原为Sb(Ⅲ)或通过蛋

白AQP1 吸 收 Sb(Ⅲ)时[45],体 内 锥 虫 胱 甘 肽

(TSH)或谷胱甘肽(GSH)合成量增加,并通过其巯

基-SH 与 Sb(Ⅲ)结 合 形 成 GS-Sb结 构 的 复 合

物[46],然后ABC转运蛋白(ATP-bindingcassette)

PGPA识别GS-Sb,将其排到细胞组织外,再通过胞

外分泌排出体外[47]。整个抗性代谢中 TSH/GSH
和ABC转运蛋白有重要作用。GSH是一种重要的

抗氧化剂,参与细胞体内的许多解毒代谢过程;

ABC转运蛋白是一种 ATP结合蛋白,它普遍存在

于生物膜上介导物质的运输[48]。Leprohon等[48]发

现利什曼虫一般含有42个 ABC转运蛋白,其中,

PGPA属于ABC转运蛋白家族中的 MGR亚家族,
为巯醇类金属(GS-X)的ATP转运蛋白,同型的还

有PGPB、PGPC、PGPD、PGPE,都 是 GS-X 转 运

蛋白。
在利什曼虫体内,还发现了一些参与锑还原的

酶,能将Sb(Ⅴ)还原为Sb(Ⅲ)。LmACR2蛋白可

61
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催化Sb(V)的还原,需 要 谷 氧 还 原 蛋 白 为 辅 因

子[49]。另外,巯基依赖还原酶TDR1可在巨噬细胞

内还原Sb(Ⅴ)为Sb(Ⅲ),该酶为四聚体蛋白,含有

一个谷胱甘肽S转移酶,反应时利用谷胱甘肽作为

还原剂[50]。另外,在人类肿瘤细胞内发现了一种锑

外排蛋白MRP1,它可同时将Sb(Ⅲ)和Sb(Ⅴ)排出

细胞外[51]。

5 藻类对锑的生物富集和氧化

已报道海洋、江河、湖泊等水环境中的藻类对锑

具有生物富集作用[52]。富集在藻类的锑大部分在

细胞质中,并主要与一些富含半胱氨酸的蛋白质相

结合[53]。1株分离自砷污染淡水湖中的小球藻,在
加Sb(Ⅲ)培养后,可在培养液中检测出40%的

Sb(Ⅴ)和60%Sb(Ⅲ),说明该藻类可以通过锑的

氧化作用来进行解毒,该氧化反应可能与藻类的光

合作用相偶联[54]。

6 锑污染的生物修复

当前,对锑的超富集植物的研究刚刚起步,仅有

数种潜在的锑富集植物被报道。研究报道生长在锑

矿上的香叶蓍(Achilleaageratum)、长叶车前草

(Plantagolanceolata)、狗筋麦瓶草(Silenevulgar-
is)等3种植物,均可大量富集锑,其中香叶蓍基生

叶和花中锑含量分别为1367和1105mg/kg;长

叶车前草根部锑的含量为1150mg/kg;狗筋麦瓶

草茎部锑含量为1164mg/kg[55]。Tschan等[56]研

究了6种植物(印度芥菜、向日葵、多年生黑麦草、苜
蓿、小 麦 和 玉 米)对 锑 的 吸 收 富 集 能 力,发 现 在

Sb(Ⅴ)处理质量浓度为160mg/L时,生长在琼脂

介质上的苜蓿其地上部锑的含量高达2151mg/kg
(以干物质计)。研究发现,砷的超富集植物白玉凤

尾蕨(Pteriscreticaalbolineata)是锑的耐性植物,
而且蕨类植物对锑的耐性、富集机制可能与高效的

活性氧化物质清除系统和液泡区隔化这两种作用

有关[57]。
利用微生物技术净化锑污染的研究还鲜有报

道。笔者所在课题组尝试了利用生物锰氧化物氧化

水体中Sb(Ⅲ)的研究,取得了一定的效果[58]。

7 展 望

我国锑储量巨大,矿山开采等人类活动已造成

我国矿区周边土壤受到严重的锑污染,对人体健康

构成很大威胁。目前有关利什曼虫体内锑的吸收、
外排、代谢及抗性研究已逐步开展,但关于微生物体

内锑代谢机制的研究工作还尚显不足。根据锑的相

关研究现状,建议今后首先从锑矿土壤样品中大量

筛选抗锑和氧化锑的微生物,并结合基因组学和蛋

白质组学高通量筛选抗锑和锑氧化相关基因。从细

胞生物学、分子生物学、微生物代谢组学等各个学科

入手,深入开展锑的吸收、转运、外排及代谢机制研

究,系统探究锑在生物圈中的迁移转化规律。此外,
研究开发锑污染土壤及水体的微生物修复技术,或
利用锑抗性、锑氧化微生物与植物进行联合修复,均
能为环境锑污染的修复提供新的思路和手段。
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Researchadvancesinmicrobialmechanismofantimony

LIMing-shun LIJie WANGGe-jiao

CollegeofLifeScienceandTechnology,StateKeyLaboratoryofAgriculturalMicrobiology,
HuazhongAgriculturalUniversity,Wuhan430070,China

Abstract Antimony(Sb)isahighlytoxicheavymetalwhichwidespreadlyexistsinnature.With
theincreasingdevelopmentofindustry,thesoil,waterandagriculturalproductsareseverelypollutedby
antimonyinsomeregionsofourcountry.Asanenvironmentalpollutant,antimonypoisoningcanleadto
heartfailure,humandiseasessuchaslivernecrosis.Someorganismsinnature,especiallythemicroorgan-
ismscangrowinthehighconcentrationofantimony,andcanevenusetheelementasanenergymateri-
al,sothemicroorganismsplayanimportantroleinthecycleofearth’smaterials.Studyonmetabolic
mechanismofantimonyhasimportantpracticalsignificancetoprotectenvironmentandhumanhealth.
ThisstudyreviewedtheresearchesofSbdistributionintheenvironment,thepollutionstatus,microbial
metabolismofantimonyandbioremediation.Atthesametimeitsuggeststhatfutureresearchesshould
strengthenthefollowingthreeaspects:(1)isolatingmoreantimonyresistanceorantimonyoxidizingmi-
croorganisms;(2)identifyingmoreantimonyresistantoroxidizinggenes;(3)exploringmicrobialtech-
niquestoremediateSbcontaminatedsoilandwater.

Keywords antimony;microorganism;metabolism;efflux;oxidation
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