
第32卷 第5期

2013年 9月
华 中 农 业 大 学 学 报

JournalofHuazhongAgriculturalUniversity
Vol.32 No.5
Sep.2013,1~8

收稿日期:2013-06-15
基金项目:国家自然科学基金项目(41171213)和湖北省烟草公司恩施州分公司科研项目

郑世学,博士,副教授.研究方向:土壤与环境微生物.E-mail:zhengsx@mail.hzau.edu.cn
通讯作者:王革娇.博士,教授.研究方向:环境微生物.E-mail:gejiao@mail.hzau.edu.cn

硒是双刃剑? ———谈微生物中的硒代谢

郑世学1 粟 静1 王 瑞1,2 王革娇1

1.华中农业大学生命科学技术学院/农业微生物学国家重点实验室,武汉430070;

2.湖北省烟草公司恩施州分公司,恩施445000

摘要 硒位于元素周期表第Ⅵ主族,是一种生命必需的微量元素,是第21位氨基酸硒代半胱氨酸、硒代甲

硫氨酸和含硒酶的必需组分。硒在人体免疫系统、抗癌、抗氧化等方面发挥重要作用,缺硒会导致40种以上的

疾病。硒以Se(-Ⅱ)、Se(0)、Se(+Ⅳ)和Se(+Ⅵ)4种价态存在,所有价态间的转化都有微生物的参与。本文

主要综述最近几年国内外微生物代谢硒的研究进展,包括硒对生命体的重要作用与机制,硒的化学性质与生物

地球化学循环,硒的氧化、还原和甲基化等多样的代谢硒的微生物类群,微生物代谢硒的分子机制;并探讨了微

生物代谢硒在未来的关注点和实际应用。阐明微生物代谢硒在生物地球化学循环、生物多样性、植物富硒、人类

健康和环境污染治理等方面都发挥着重要作用。
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  硒(selenium,Se)是生命必需的一种微量元素,
是硒代半胱氨酸和含硒酶如过氧化物酶的必需组

分,在抗癌、抗氧化等方面发挥重要作用。自然界中,
硒主要以4种价态存在:Se(-Ⅱ)、Se(0)、Se(+Ⅳ)和

Se(+Ⅵ)。所有这些价态间的转化都有微生物的参

与,因此,硒的转化离不开微生物的作用。
目前,国际上微生物代谢硒的研究活跃,研究工

作主要集中在3个方面:(1)一些细菌可形成含单质

硒的纳米球,是很好的生物纳米材料,用于生物补硒

则高效低毒;(2)分子机制研究,集中在硒还原和硒

甲基化,但硒还原的关键基因和酶还不知道;硒氧化

方面,菌株的获得以及机制都基本没有涉及;(3)环
境中微生物转化硒的作用和硒污染环境的微生物

修复。
国内的研究主要集中于硒在土壤中的行为和植

物富硒、硒有关的纳米材料,而在硒的细菌代谢机制

方面(包括土壤中的作用机制)极为缺乏。本文主要

综述最近几年国内外微生物代谢硒的研究进展,从
硒对生命体的作用、硒的化学性质与环境分布、多样

化的代谢硒的微生物类群、微生物代谢硒的机制四

个方面展开,并探讨其未来的关注点和实际应用。

1 生命体离不开硒的作用机制

硒是人体所必需的微量元素,对人体健康至关

重要,参与人体中多个主要代谢途径,如甲状腺激素

代谢、抗氧化防御系统和免疫功能[1]。但硒在体内

的安全阈值很窄,每天硒摄取量低于40μg就会缺

硒;大于400μg就可能出现中毒[2]。因此,世界卫

生组织(WHO)和国际粮农组织(FAO)对人体每天

硒摄取量设定了一个参考值,每人每天以30~55

μg为宜。
硒摄取量不足或过量都会引起很多疾病。硒供

给不足会引起生长迟缓和损害骨骼代谢,导致甲状

腺功能异常[3]。在中国东北及西伯利亚东南部,由
于当地生产的食品中硒含量不足,引起地理上广为

流传的地方病,如克山病、大骨节病[4]。对克山病和

大骨节病病区人群的调查发现,病区人群血液中硒

含量明显低于非病区,对病区人群补充一定量的硒

会明显降低克山病和大骨节病的发病率和死亡

率[5]。此外,人体缺硒还会导致心脑血管、眼睛、胃



  华 中 农 业 大 学 学 报 第32卷 

肠道、甲状腺、前列腺等多种疾病,以及男性不育等。
总之,与缺硒直接相关的疾病超过40种,而适量的

补硒可以降低这些疾病的发生率[6]。但是,硒过量

也不行,当人体每天硒摄取量多于75μg就会对人

体健康产生不利影响,如增加患糖尿病的风险[7]。
当人体每天硒摄取量多于400μg时,会导致头发和

指甲脆弱、皮肤粗糙和神经紊乱[8]。我国报道的硒

过量主要发生在湖北恩施和陕西安康地区,是我国

的富硒带[9-10];印度旁遮普省由于当地生产的食品

中硒含量过高,每人每天硒摄取量达到750~4990

μg,导致当地人群和动物出现硒中毒现象,是因为

灌溉和高蒸发率而引发的土壤硒含量过高[11]。可

见,人体对硒的摄取和其所处的环境密切相关。
那么,硒到底以什么方式作用于生命体呢?
硒主要以硒代半胱氨酸的形式存在于生命体

中,能有效增加谷胱甘肽过氧化物酶、硫氧还蛋白还

原酶、脱碘酶等含硒酶的活性,参与清除体内过多的

过氧化物和自由基,延缓人体衰老,也可以强化免疫

系统,增加机体防病、抗病能力,还能降低一些有毒

元素的毒性。具体生物功能如下。

1)抗氧化作用以防止细胞膜损伤。硒的抗氧化

性主要是通过硒酶起作用,如含硒谷胱甘肽过氧化

物酶(GSH-Px)和磷脂氢谷胱甘肽过氧化物酶(PG-
SH-Px)。GSH-Px通过与过氧化物因子相结合的

方式使过氧化物失活,从而保护细胞膜防止其氧化

损伤。PGSH-Px是属于单体膜结合酶,其相对分子

质量为GSH-Px的1/4,PGSH-Px通过与磷脂氢过

氧化物反应的方式抑制膜磷脂的过氧化,从而达到

保护细胞膜的目的[1]。

2)提高人体免疫功能。硒能保护白细胞和巨噬

细胞等免疫细胞,增强免疫细胞对细菌的杀伤能力;
也能刺激IgG、IgM等免疫球蛋白的生成,增强机体

的抗病能力[1]。

3)降低重金属毒性。硒与As(Ⅲ)和Hg(Ⅱ)有
很强的亲和力,在体内共价结合形成金属硒蛋白复

合物,从而减低As(Ⅲ)和Hg(Ⅱ)的毒性[12]。

4)防治癌症。适当补充硒可以降低结肠癌等多

种癌症的发生[13]。调查发现,富硒地区的癌症发生

率明显低于低硒地区的癌症发生率,如恩施地区属

于高硒区,此地的癌症发生率明显低于其他省市,通
过补硒可降低癌症发生率。硒能防治癌症主要是因

为硒能够阻止正常细胞向癌细胞的转变且能抑制癌

细胞的生长或对癌细胞具有杀伤作用[14]。

2 硒的化学性质与生物地球化学循环

硒(Se)于1817年被发现,位于元素周期表第Ⅵ
主族,化学性质与同一主族的硫和碲相似,在自然界

中以4种价态的形式存在,分别为氧化态的亚硒酸

盐(Se(Ⅳ))及硒酸盐(Se(Ⅵ))、零 价 的 单 质 硒

(Se(0))、硒化物(Se(-Ⅱ))[15-16]。这些价态的毒性

与它们的可溶性程度和生物可利用性有关。氧化态

的硒酸盐和亚硒酸盐具有高度水溶性和毒性,矿物

中主 要 以 亚 硒 酸 盐 的 形 式 存 在[17]。硒 化 物

Se(-Ⅱ)主要以有机硒的形式存在,如硒代半胱氨

酸和硒代甲硫氨酸;还作为金属硒化物存在于岩石

和沉积物中[18];硒化物的另一种存在形式为甲基化

硒(如二甲基硒化物,二甲基联硒化物),具有挥发

性。硒化物具有高度毒性和活性,但它很容易被氧

化成零价的单质硒。零价的单质硒基本无毒且高度

不溶于水。在硒的4种价态中以亚硒酸盐毒性

最强[19]。
硒广泛存在于地球环境中,在土壤、岩石、湖泊、

海洋、大气中都有发现。硒的全球性分布主要由自

然资源和界面迁移过程所决定[17]。
在海洋中,可溶性的硒酸盐和亚硒酸盐分布于

好氧区域,而单质硒多存在于厌氧区域[18]。如在不

列颠哥伦比亚省萨尼奇和墨西哥湾盆地奥尔卡等分

层的海洋生物环境的水柱侧面图中发现,随着表面

好氧层到水下厌氧层的递进,硒的形态从氧化态(如
硒酸盐和亚硒酸盐)向还原态(如有机硒和硒化氢)
转变。印度洋表面水域,硒酸盐是主要存在形式,随
着深度增加而亚硒酸盐增多[20]。然而在北太平洋

和南太平洋的表面水层中大约80%的硒是以有机

硒的形式存在,这与最大初始生产率、色素及可溶性

的自由氨基酸有关[21]。海洋也是陆地硒的重要来

源地,它能将硒转移至大气中,再由大气将硒转移至

陆地[22-23]。
硒在土壤圈的分布则很不均衡,而土壤的硒含

量直接影响到人类的健康,人类通过食物链从土壤

中获得硒从而维持生命体对硒的需求。土壤硒的含

量低于0.6mg/kg则为缺硒,有的土壤中硒含量甚

至低于0.01mg/kg,而在富硒土壤中硒含量可高达

1200mg/kg[16,24]。长期使用富硒水灌溉土壤也会

形成富硒土壤,如美国加利福利亚的SanJoaquin
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河谷[11]和印度旁遮普省[24]。从全球范围看,缺硒

的地区和人群远高于富硒的地区和人群。全球缺硒

的国家有20多个,主要分布在30°以上的中高维度

地带,土壤平均硒含量为0.15mg/kg,而高硒区分

布呈现不连续性,相对较少。根据世界卫生组织

(WHO)和国际粮农组织(FAO)的标准,全球严重

缺硒人群(日摄入量7~11μg)达5亿~10亿以上,
缺硒人群远远多于硒过量的人群[17]。

我国总体上属严重缺硒的国家,72%的土壤缺

硒(≤0.6mg/kg),平均有1亿左右的人口因为硒

摄取量不足而存在健康风险[9,25]。我国目前已发现

了两大天然富硒矿区,一个在湖北恩施,一个在陕西

安康,其中湖北恩施73%的土壤属于高硒区[9-10,26]。
土壤中的硒存在不同形态,根据提取的难易程

度分为水溶态、交换态、碳酸盐及铁锰氧化物结合

态、有机物结合态和残渣态。植物对硒的吸收具有

选择性,以恩施地区的土壤为例,可被植物吸收利用

的主要为水溶态和交换态,不足20%;其次为碳酸

盐及铁锰氧化物结合态、有机物结合态,约为40%,
植物 难 以 吸 收;最 不 容 易 释 放 的 为 残 渣 态,占

42%[27]。微生物是土壤中硒转化(特别是硒还原)
的决定性因子[17,28-29],因此,了解土壤微生物在硒的

转化中发挥的作用进而阐明植物对硒的吸收显得特

别重要。

3 丰富的代谢硒的微生物类群

对生命体而言,吸收和同化硒都是必需的,微生

物也不例外。但有很多类群的微生物并不限于对硒

的吸收与同化,而是实现对硒的氧化、还原和甲基

化。这个过程可能与其所处环境含有一定量的硒有

关,也有可能与高浓度重金属环境下微生物的解毒

机制有关,如ComamonasteststeroniS44就具有代

谢高浓度锌、铜、锑和硒等的能力[30],这是在菌种资

源发掘时需要重视的一个现象。

1981年,Sarathchandra等[29]发现了能够将单

质硒氧化为亚硒酸盐菌的异养菌Bacillusmegate-
rium,随后,又有研究证明Leptothrixsp.MNB-1
和Thiobacillussp.ASN-1具有将单质硒氧化成亚

硒酸盐和硒酸盐的能力,在土壤中主要氧化成亚硒

酸盐[28]。它们都是革兰氏阳性细菌。但有关氧化

的研究极少有报道。
二甲基硒化物和二甲基联硒化物是甲基化的含

硒物质最普遍的存在形式,在这2种形式中硒都是

以它的还原态(-Ⅱ)存在的。硒的甲基化作用主要

在γ-Proteobacteria的一些属中被发现,而在缺氧沉

积物环境中,产甲烷细菌在二甲基硫化物底物存在

时能发生二甲基硒化物的去甲基化作用[31]。
有关硒还原的研究最为深入和广泛,发现的各

种细菌也最为丰富。近十年来,证明不少细菌具有

将硒酸盐或亚硒酸盐还原为单质硒甚至将单质硒还

原为硒化物的能力[32-38]。涵盖的种类极其丰富,至
少有15个属有报道,如大肠杆菌(Escherichiaco-

li)、荚膜红细菌(Rhodobactercapsulatus)、深红红

螺菌 (Rhodospirillumrubrum)、枯 草 芽 孢 杆 菌

(Bacillussubtilis )、蜡样芽孢杆菌(Bacilluscere-
us)、地衣芽孢杆菌(Bacilluslicheniformis)、荧光

假单胞菌(Pseudomonasfluorescens)等。总体上它

们属于变形菌门和厚壁菌门,其中有化能异养细菌

也有光合细菌,有好氧细菌也有厌氧细菌。
所有这些研究表明,微生物参与了硒的各个价

态硒酸盐(+Ⅵ)、亚硒酸盐(+Ⅳ)、单质硒(0)、硒化

物(-Ⅱ)的转化及有机硒的形成。表明,在自然界

中,硒的转化离不开微生物。

4 微生物代谢硒的分子作用机制

总体上,微生物代谢硒的机制以硒的同化、硒的

还原最为深入;硒的甲基化也找到了一些关键基因

和酶;但硒的氧化还是空白。下面主要就硒的转运

及同化、硒的甲基化和硒的还原的分子机制进行详

细介绍。
4.1 微生物对硒的转运及同化

微生物对可溶态硒的吸收转运与硫酸盐转运具

有相同的机制,即通过一套硫酸盐ABC转运通透酶

系统,但这种转运系统对硫酸盐和硒酸盐以及亚硒

酸盐的转运能力依次降低[39]。Bebien等[40]的研究

得到了相似的结论,并提出微生物对亚硒酸盐的转

运可能存在多种途径的观点。在大肠杆菌中,有一

种由SeO32-/TeO32-诱导表达的特异基因gutS,该
基因在SeO32-/TeO32-诱导下表达量上调,其编码

产物与细胞膜整合转运蛋白同源[41]。在光合细菌

Rhodobactersphaeroides中,则存在一个多羟基化

合物转运系统介导SeO32-进入胞内,但该系统在其

他 细 菌 中 没 有 报 道[40]。在 Ralstonia metalli-
durans 中 的 DedA 蛋 白 可 能 与 SeO32- 转 运

3
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有关[42]。
硒的同化研究得比较清楚。硒在生物体中能与

氨基酸通过共价键结合,形成硒甲硫氨酸(Se-Met)
和硒代半胱氨酸(Sec,U),硒甲硫氨酸可非特异性

地代替甲硫氨酸参与蛋白质的合成,硒代半胱氨酸

专一性地参与蛋白质的合成[43]。Sec是第21种氨

基酸,其密码子为 UGA,并有专门的tRNA[37,43]。
原核生物中,Sec参入蛋白质需要SelA、SelB、SelC、

SelD及硒代半胱氨酸插入序列SECIS的共同作用,
其中SelA为硒代半胱氨酶合酶,SelB是一个结合

在鸟嘌呤上并且特异性识别硒代半胱氨酸———tR-
NASec的翻译因子,SelC为Sec特异性tRNA(tR-
NASec),SelD为硒磷酸盐合酶[37]。硒代半胱氨酸通

过一个衍生的L-丝氨酸与tRNASec结合,SelA使丝

氨酰基-tRNASec转化为丙烯酰胺基-tRNASec。丙烯

酰胺基-tRNASec再与SelD激活的单硒磷酸盐反应

转化为硒代半胱氨酸-tRNASec。SelB通过 mRNA
的茎环结构,识别密码子 UGA来编码硒代半胱氨

酸蛋白[37,43]。目前真核生物中Sec参入蛋白的机制

还不是十分清楚[44]。
4.2 微生物对硒的甲基化

微生物对硒的甲基化和脱甲基化的研究有一些

报道,其 分 子 机 制 有 所 阐 释[45]。早 期 研 究 发 现

Rhodocyclustenuis 和Rhodospirillumrubrum 在

光能自养的过程中能利用硒酸盐形成二甲基硒化物

和二甲基联硒化物,同时R.tenuis也能利用硒化物

生成二甲基硒化物[46]。Ranjard等[47-48]报道称由

tpm 基因编码的细菌巯基嘌呤甲基转移酶(bT-
PMT)可将亚硒酸盐转化为甲基硒化物(DMSe)和
二甲基二硒化物(DMDSe),该研究小组于2004年

又报道了另一种由 mmtA 基因编码的新型甲基化

酶,亦 可 将 亚 硒 酸 盐 转 化 为 DMSe和 DMDSe,

MmtA酶被认为属于一个新的甲基转移酶群体,并
在各种细菌中存在多种同源物,这2种甲基转移酶

均在Pseudomonassp.中被发现[47-49]。Choudhury
等[50]则报道了E.coli中1种由tehB 基因编码的依

赖于 SAM 的甲基转移酶可在体 外 进 行 硒 的 甲

基化。
4.3 微生物对硒的还原

近十年来,国内外开始将研究重心放在硒还原

菌的筛选及还原的分子机制上,并取得了突破性进

展。多种细菌具有将硒酸盐或亚硒酸盐还原成纳米

红色单质硒的能力。Kuroda等[51]发现硒酸盐还原

为亚硒酸盐和亚硒酸盐还原为单质硒是2个独立的

过程。其中硒酸盐还原为亚硒酸盐的机制已研究得

较为透彻,而亚硒酸盐还原为单质硒的机制仍未

阐明。
硒酸盐还原为亚硒酸盐的过程需要钼离子结合

蛋白参与,该过程由硒酸盐还原酶复合体完成,但革

兰氏阴性菌与革兰氏阳性菌的硒酸盐还原酶复合体

存在区别(图1)[51]。
革兰氏阴性菌 Thaueraselenatis 存在着一种

由3个亚单位组成的硒酸盐还原酶系统SerABC。
该系统是定位于周质空间的可溶性蛋白。SerA结

合了1个具催化活性的钼辅因子[Mo(V)]和1个

包含Fe-S簇的亚单位,SerB含有1个[3Fe-4S]簇
和3个[4Fe-4S]簇,SerC包含1个血红素b。该系

统的操纵子结构还包含1个可能编码特异性分子伴

侣的基因serD[52]。此外,细胞色素C4负责将电子

从对苯二酚传递给系统SerABC。另外一个革兰氏

阴性菌EnterobactercloacaeSLD1a-1的硒酸盐还

原酶 系 统 也 是 由3个 亚 单 位 组 成,但 它 不 同 于

T.selenatis的硒酸盐还原酶系统SerABC,它是一种

膜结 合 蛋 白,不 溶 于 水。虽 然 编 码 E.cloacae
SLD1a-1的硒酸盐还原酶系统的基因还不知道,但
遗传研究表明SLD1a-1的硒酸盐还原途径需要全

局性转录调控基因fnr[53],双精氨酸易位路径基因

tatABC[54]和甲基萘醌类生物系统旁路基因 men-
FDHBCE[55]。对于革兰氏阴性菌大肠杆菌(E.co-
li)来说,它的硒酸盐还原系统组成也未阐明,但推

测有2个操纵子ygfKMN 和ynfEFGH 可能参与

编码硒酸盐还原酶[56]。
在革兰氏阳性菌B.selenatarsenatisSF-1中也

存在着一种由3个亚单位组成的SrdBCA硒酸盐还

原酶系统[51]。SrdA结合了1个具催化活性的钼离

子辅因子和1个[4Fe-4S]簇的亚单位,SrdB含有4
个[4Fe-4S]簇。SrdC包含2个跨膜结构域,预示该

蛋白定位于细胞膜(图1)。此外在srdB 启动子上

游有1个假设的Fnr位点,该位点是一个无氧呼吸

有关的转录激活因子结合位点,预示着硒酸盐还原

过程可能与厌氧呼吸有关[53]。
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 A:革兰氏阳性菌 BacillusselenatarsenatisSF-1的硒酸盐还原酶复合体SrdBCASelenitereductasecomplexSrdBCAfromB.selena-
tarsenatisSF-1;B:革兰氏阴性菌 Thaueraselenatis 的硒酸盐还原酶复合体SerABC[51]SelenitereductasecomplexSerABCfrom

T.selenatis[51].

图1 革兰氏阳性菌与革兰氏阴性菌的硒酸盐还原酶复合体比较

Fig.1 Comparativeschematicrepresentationsofselenitereductasecomplexingram-positive
bacteriaandgram-negativebacteria

  目前,对于亚硒酸盐还原为单质硒的分子机制

存在3种假设模式。(1)亚硝酸盐周质还原酶:

T.selenatis的一种定位于周质空间的亚硝酸盐还原

酶能将亚硒酸盐催化还原为单质硒[57],然而一般认

为亚硒酸盐的还原是在细胞质内进行的。(2)硫化

物介导的亚硒酸盐还原模式:细菌通过硫酸盐还原

途径首先将硫酸盐还原为硫化物(S2-),并释放到

胞外,当环境中存在SeO32- 时,S2- 便与SeO32- 反

应,生成硒-硫颗粒,黏附于细胞表面[58]。(3)谷胱

甘肽GSH 介导的还原模式:GSH+SeO32- 生成

GS-Se-SG,在GSH还原酶的作用下生成GS-Se-,

GS-Se-不稳定,最终分解成Se和 GSH[59]。由于

GSH广泛存在于α-,β-和γ-Proteobacteria的许多

细菌中,因此这种方式被广泛认为是亚硒酸盐还原

的主要模式。
此外,亚硒酸盐被细菌还原成红色单质纳米硒

并形成纳米球也有报道[32-38]。这种被细菌分泌到细

胞外的纳米硒,直径一般为100~200nm,有很活跃

的光学电子特性,说明它可以作为未来纳米技术中

的良好研究材料[15]。纳米球在有氧和厌氧的条件

下都可以产生。Debieux等[32]将细菌T.selenatis在

厌氧条件下培养,形成150~200nm大小的颗粒,
并证明该纳米球由蛋白SefA在细胞内组装好,然
后再运输到胞外。

总体而言,微生物对硒的还原在不同的细菌中,
其作用方式有所不同。找出其普遍性的规律还需要

做更多的工作。

5 微生物代谢硒的研究展望与实际
应用

  微生物代谢硒的机制还远未阐明,未来的研究

工作将集中在以下几个方面。一是参与硒代谢的各

种微生物资源的发掘。特别是硒氧化细菌的发掘还

几乎是空白,其难点在于氧化化学单质硒的过程相

对于硒还原过程来说缓慢很多。其他路径如硒的还

原、甲基化等,微生物资源的发掘都还有较大的空

间。二是硒的各种代谢路径的分子机制的阐明。硒

的还原是目前研究最多的,即便如此,硒酸盐到亚硒

酸盐的普遍规律还未完全阐明;亚硒酸盐到红色单

质纳米硒的关键基因和酶还没有找到,是特异性路

径还是非特异性路径,或者二者并存,这些问题等待

我们去揭示。不仅如此,亚硒酸盐的还原被认为在

细胞质内进行,如果这样,亚硒酸盐如何进入细胞

的,纳米硒又是如何转运出细胞的,这些问题也没有

弄清楚。当然,亚硒酸盐的还原也可能在周质空间

进行。硒的氧化是最不清楚的,需要从基础的菌种

筛选做起,然后逐步阐明其分子机制。其三,除特异

性的与硒代谢有关的代谢外,有很多代谢酶或调控

系统带有一定的普遍性,如全局性调控因子,他们在

调控一些重金属的代谢,是否也调控硒的代谢?
在上述工作的基础上,微生物在土壤硒的转化

过程中发挥着什么作用? 随着条件的变化,其作用
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方式的转变又如何? 回答了这个问题,我们就能够

了解硒在土壤中的存在形态和微生物作用的关系,
从而评价植物吸收硒的状况和能力,为植物富硒增

加可控性。对于大部分地区而言是要富硒,对少数

高硒地区而言,则需要减少一些植物的富硒,如增加

挥发性甲基化硒的产生,或利用微生物将其转化成

植物不易吸收的状态。
目前生物补硒主要通过植物、微生物和动物食

品途径进行。植物富硒产品最为广泛。微生物富硒

产品主要集中在富硒酵母,富硒细菌将来也会是一

个重要的方面。此外,动物饲料一般添加毒性高的

亚硒酸纳,细菌产生的纳米硒生物活性高而毒性又

只有亚硒酸盐的1/7[38]。这也预示着细菌在这一领

域可能有所作为。
最后就是利用细菌合成硒纳米材料,因其很活

跃的光学电子特性,是未来“纳米技术”中的良好研

究材料[15];这方面研究颇多,仍然是生物材料研究

和应用的一个热点领域。
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Metabolismofseleniuminmicroorganisms
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Abstract Selenium(Se),belongingtogroupⅥoftheperiodictable,isanessentialtraceelement
forcellactivityasitisrequiredforitsincorporationintoselenocysteine,selenomethionineanditsfunc-
tioninselenoenzymes.Seplaysakeyroleonhumanimmunefunction,antioxidantdefensesystemsand
anticancer.Incontrast,insufficientsupplyofSeisassociatedwithmorethan40diseases.Seexistsasfour
metastableoxidationstatesintheenvironment:(-Ⅱ),(0),(+Ⅳ),and(+Ⅵ).Microorganismstake
partinalltransformationprocessofthosedifferentoxidationstates.Thisreviewhighlightsrecentad-
vancesandsummarizesmicrobialseleniummetabolismsinthefollowingaspects:(1)theimportantfunc-
tionandmechanismofseleniuminlife;(2)chemistrycharacteristicsandbiogeochemicalcycleofseleni-
um;(3)diversepopulationofmicroorganismsrelatedtooxidation,reductionandmethylationofseleni-
um;(4)microbialmolecularmechanismsofselenium;and(5)providingapreludetoresearchspotand
applicationinthefutureaccordingtoourresults.Inthisarticle,weconcludethatmicrobialmetabolisms
ofseleniumplaysafundamentalroleonbiogeochemicalcycle,biodiversity,seleniumuptakeofplant,hu-
manhealthandbioremediation.

Keywords selenium;microbialselenium metabolisms;seleniumassimilation;seleniumoxyanion
reduction;seleniumoxidation;seleniummethylation
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