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摘  要 

生物氧化已经商业化地应用于从金精矿中提取金，尤其在难处理金精矿方面具有显著优势，从而扩大黄

金的储量。可以采用系统生物学手段阐述极端环境下单菌株和多菌株体系的适应性机制，这将有助于为

生物氧化建立更具抵抗力的微生物群落，并发挥最大的作用。同时，在生物反应器中进行金精矿的生物

氧化是一种高效的冶金方法。由于生物反应器内存在复杂的三相生物氧化过程，有必要建立计算流体动

力学(CFD)模型来模拟金精矿的生物氧化过程，通过该模型得到的最佳操作条件可以进一步提高实际生

产过程中的各项指标。本文综述了系统生物学应用于浸出微生物适应性机制及对金精矿生物氧化过程建

模的研究现状和发展趋势。 
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Abstract 
Bio-oxidation has been commercially applied to extract gold from gold concentrate, and has sig-
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nificant advantages especially when handling refractory gold concentrate, thereby expanding the 
recoverable gold reserves. The adaptive mechanisms of single- and multi-strain systems under 
extreme environments can be explained by means of systems biology, which will help to build a 
more stress-resistant microbial community for bio-oxidation with maximal effectiveness. At the 
same time, the bio-oxidation of gold concentrate in bioreactors is an efficient metallurgical me-
thod. Due to the complex bio-oxidation processes inside bioreactors, it is necessary to establish a 
computational fluid dynamics (CFD) model to simulate the dissolution process of gold concentrate, 
and the optimal operating conditions obtained from such models can further improve the indica-
tors in the actual production processes. This article reviews the research status and development 
trend of systems biology applied to the adaptive mechanisms of leaching microorganisms and the 
modeling of the gold concentrate dissolution process in bioreactors. 
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1. 引言 

生物氧化作为一种基于矿物、冶金、化工和生物学跨学科研究的湿法冶金新技术，主要依靠微生物

氧化将非目标矿物溶解在液相中，然后将目标矿物暴露在氧化物渣中，主要用于从黄铁矿，毒砂和其他

硫化矿中提取金和银[1]。金精矿的商业生物氧化已在南非(例如，始于 1986 年的 Fairview)、中国、澳大

利亚、巴西、加纳、秘鲁、俄罗斯、哈萨克斯坦、乌兹别克斯坦和美国实行[2]。相应的基于连续搅拌釜

反应器的已商业化的技术为 BIOX®，BioCOP®，BioNIC®，BioZINC®，HIOX®，BRISA，BACOX，CCGRI®

和 BacTech/Mintek 反应器等[3] [4]。为进一步提高生物氧化提金技术水平，冶金微生物单菌株和菌群、

气–液–固三相流复杂反应器等基础研究、创新及应用已成为热点。 
随着基因组学、转录组学、蛋白质组学、代谢组学和表型筛选等系统生物学技术的发展，结合生物

信息学，研究微生物的完整生物学最近变得可行[5]，这些方法可用于全面了解生物采矿微生物[6]。例如，

不同细菌、古细菌和真核生物的多样性及其在酸性矿山废水生境上的代谢活性状态已经得到了很好的描

述[7]。因此，在金精矿的单菌株筛选和自适应培养过程中，可以采用这些组学方法对冶金单菌株的基因

序列、转录谱、酶结构等功能信息进行科学研究。 
冶金微生物菌群有一系列优势，通过菌种之间的分工来分配代谢负担，使它们能够有效地转化复杂

的底物[8]。运用宏基因组及宏转录组等方法可以揭示多菌株之间竞争、相互促进和抑制等过程直接或间

接地相互联系而导致的微生物群落复杂性变化[9]。对优良冶金微生物研究的根本目的在于进行工业化应

用，其中在生物反应器中优化生产是重要研究内容。 
生物反应器可以精确控制曝气，温度和 pH 等参数，从而实现更高的浸出效率和金属回收率[10]。而

且，连续流动操作允许自发选择对催化硫化物矿物溶解有效的微生物群落[11]。由此产生的物种丰富度导

致了微生物群落之间的协同效应[12]，从而提高总氧化率。生物反应器具有许多矿物溶解的优势，因此其

浸出周期通常比堆浸更短[1]。金精矿在气–液–固三相反应器中存在复杂的生物氧化过程，其中涉及许

多影响金提取率的因素。因此，可以在计算流体力学(CFD)模型中动态调控各项参数以使金提取率达到最
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佳，从而减少实际实验材料的高消耗。 
随着冶金生物技术、系统生物学、冶金反应器技术、建模等多种技术的发展，可以对生物反应器中

金精矿生物氧化过程进行理性优化，以获得更高的金回收率和氧化能力。本文综述了近年来生物反应器

内生物氧化处理金精矿的研究现状和发展趋势。 

2. 浸出微生物对金精矿生物氧化环境的适应性机制 

目前，在金精矿生物氧化过程中使用的最常见的、成功的微生物，主要有氧化亚铁硫杆菌(Acidithiobacillus 
ferrooxidans)、氧化硫硫杆菌(Acidithiobacillus thiooxidans)、嗜铁钩端螺旋菌(Leptospirillum ferrooxidans)、
嗜酸性喜温硫杆菌(Acidithiobacillus caldus)、硫杆菌属(Sulphobacillus sp.)和铁原体属(Ferroplasma sp.)等
[13]。这些浸出微生物生存在金精矿生物氧化导致的极端环境中，但它们对高盐、强酸和其他恶劣环境条

件的适应机制仍不完全清楚，缺乏揭示潜在功能细胞成分的系统分析[14]。因此，有必要运用高通量测序、

生物信息学分析、系统生物学方法等手段，在基因、RNA 和蛋白质等尺度上进一步研究抗性机制中潜在

功能成分，以探索极端微生物的全部代谢潜能并构建具有更强抗逆性的高效工程菌株。 

2.1. 极端环境下单菌株的适应性机制 

2.1.1. 极端酸性环境下单菌株的适应性机制 
金精矿进行生物氧化的极端酸性环境(pH < 3.0)是适应酸性和有毒金属的微生物的独特生态位[15]。

在这一环境中，浸出微生物的集体适应是通过形成生物膜来实现的。生物膜为嵌入其自身生成的细胞外

聚合物(EPS)基质中的微生物聚集体[16]，这些彼此粘附或粘附于矿物表面的微生物群体具有高度结构化，

因此其耐酸性有了显著提高。浸出微生物单个细胞内部的适应防御策略为机械防御[17]、膜电位逆转[18]、
质子外排系统[19]、细胞内缓冲[20]、生物大分子的保护或修复系统[14]等。这些适应通过恢复 pH 稳态

和相关的能量代谢来维持正常的生理活动。浸出微生物主要通过外排蛋白将金属离子从细胞质中泵出并

将其转化为毒性较小的形式来适用高浓度金属离子的胁迫[21]。微生物适应极端酸性环境的这些策略可通

过组学研究来揭示特定基因、RNA、蛋白质的表达与调控。 
采用基因组学方法，为氮碳循环、硫铁吸收和体内平衡、胞外多糖生物合成、重金属抗性和能量代

谢等关键过程中涉及的基因和途径建立初步模型有利于理解对微生物应对极端环境的复杂响应过程[22]。
通过对极端嗜酸菌A. caldus和A. thiooxidans的系统基因组学分析均发现插入序列和基因组岛等多种可移

动的遗传元素，这表明它们存在频繁的遗传流动(如侧向基因转移、基因重复、基因突变和基因组重排等) 
[23] [24]。通常，在极酸性环境中，铁离子的浓度远高于中性环境[25]。在铁负载异常高的生物氧化过程

中，基因组分析揭示了 A. ferrooxidans 用于铁吸收，感测，存储和调节铁稳态的以操纵子结构存在的候

选基因，且这些基因可以编码至少 11 个铁离子系统以吸收 Fe3+ [26]。对 44 株生活在高铁浓度下的嗜酸

细菌和古细菌的基因组序列分析表明，这些细菌缺乏编码 Fenton 反应调节因子的基因，表达的酶不足以

解毒活性氧(ROS) [27]。因此，可以通过补充 ROS 去除的替代系统及保留 DNA 损伤的修复系统来缓解

ROS 对细胞的损害。 
采用转录组学方法，对极端环境下的浸出微生物进行分析，如 A. thiooxidans、A. caldus 等。分析可

得菌株在抵抗极端环境时差异表达的基因与能量代谢、双组分系统、氨基酸代谢和信号转导等代谢途径

有关[28]。微观特征表明，浸出微生物在金属胁迫下显示出较高的细胞聚集及 EPS 分泌，且 EPS 分泌的

物质可以与金属离子形成沉淀来缓解氧化压力[29]。采用 KEGG 和 GO 对 A. thiooxidans 的差异表达基因

进行注释和分类可用于分析得到其涉及的代谢途径[30]。例如，硫代谢途径相关基因(sor 和 soxABXYZ)
的上调可以为细菌提供能量，而 H+-ATPase 活性的增强促进多余质子的流出。相反，参与碳代谢和鞭毛

https://doi.org/10.12677/meng.2021.83012


李敏，闻建平 
 

 

DOI: 10.12677/meng.2021.83012 98 冶金工程 
 

组装的基因下调可能会减少不必要的能量消耗[30]。同时，天冬氨酸、谷氨酸等氨基酸通过消耗质子增加

碱度以抵抗酸胁迫，而不饱和脂肪酸(特别是 C19-cyc)增加细胞膜密度以防止质子入侵[30]。A. caldus 抵
御极端酸性环境的机制与 A. thiooxidans 基本相同。因此，其参与谷胱甘肽合成的氨基酸水平、抗氧化酶

活性、细胞膜流动性和 ATP 合成相关酶的活性也都有所增加[28]。 
蛋白质组学方法分析表明 L. ferriphilum 对砷胁迫的反应涉及砷抗性系统、磷酸盐调节和谷胱甘肽合

成[31]。通过分析耐温氧化硫化杆菌(Sulfobacillus thermotolerans)对抗高砷含金硫化物浓缩物的差异表达

蛋白，可以得到 MBL 折叠金属水解酶，醌氧化还原酶和 GroEL 伴侣蛋白等抗应激蛋白在抵抗砷和硫化

物中发挥重要作用[32]。 

2.1.2. 高盐环境下单菌株的适应性机制 
在高盐环境下，高浓度的氯离子会对浸出微生物的亚铁氧化酶系统的活性、pH 稳态、生长动力学产

生较大的不利影响[33]。例如，氯化物可穿过嗜酸性铁氧化剂的细胞质膜来降低细胞质的 pH 值，从而抑

制细胞甚至致其死亡[34]。此外，浸出微生物产生的黄钾铁矾沉淀会妨碍金精矿的生物氧化[35]。因此，

研究浸出微生物在高盐环境下对这些损伤的抵御机制有利于驯化得到极端耐盐微生物。在高盐胁迫下，

浸出微生物可以通过合成海藻糖、四氢嘧啶、甘氨酸甜菜碱等相容性溶质来缓解内外部渗透压不均衡对

细胞的胁迫[36] [37]。例如，A. ferrooxidans 和 A. thiooxidans 使用脯氨酸和甜菜碱作为渗透保护剂来防止

细胞干燥及蛋白质变性[38]。 
比较基因组学可揭示渗透耐受性的分子决定因素。嗜酸性铁氧化微生物除含有渗透胁迫反应的典型

基因外，还含有 K+转运蛋白 Kdp 和 Ygg 完整或部分组成的基因，这可能使微生物能够吸收钾响应高水

平的外部可溶性阴离子[39]。生物信息学预测结果表明嗜酸菌对氯化物的耐受型取决于代谢类型，如混合

营养细菌 Sb. thermosulfidooxidan 和 Fm. acidiphilum 比严格的化能自养菌 A. ferrooxidans 和 L. ferriphilum
具有更高的耐受性[39]。此外，L. ferriphilum 对氯化物的耐受性高于 A. ferrooxidans [39]。 

比较蛋白组学在不同氯化物水平下对Acidihalobacter prosperus DSM 14174的分析揭示了该菌株对高

酸度和高氯离子环境的响应[40]。该菌株的适应变化包括四氢嘧啶、谷胱甘肽、氨基酸、与 DNA 修复和

膜生物合成相关蛋白质的合成均增加，而核糖体蛋白质产生减少，以及碳通量变化[40]。同时，铁氧化和

硫氧化产生的能量减少可能通过存储的糖原代谢产生能量来补偿，从而使菌株能够在高盐和低 pH 的刺

激下保持正常的生命活动[40]。 
采用系统生物学的方法，详细分析了在强酸性和盐溶液等极端环境下，单菌株在物质流动方面的适

应机制。从能量流出发，与极端环境下 ATP 浓度和 NADH、NADPH、FADH2等辅因子相关的文献报道

很少。如何实现物质流、能量流和辅助因子的高效耦合平衡，从而提高微生物对金精矿的降解能力，将

是今后研究的热点之一。从信息流出发，进一步的研究可以通过调节菌株内部的信息流来增强其定向合

成蛋白质的能力。因此，研究极端环境下单菌株内部物质、能量和信息流动的差异性、系统性、完整性

和方向性能力，将成为今后金精矿生物氧化过程研究的重点。 

2.2. 极端环境下多菌株的适应性机制 

在极端环境下单菌株研究成果基础上，将耐受能力强的多种单菌株混合在一起培养使它们形成高效

协同群落。因此，形成的群落在能量物质利用率、环境适应性、氧化效率等方面的表现大幅度提升，进

而取得更高的经济效益。 
硫氧化微生物与铁氧化微生物的混合培养物对金精矿的氧化效果更好已被证明[41]。硫氧化微生物

(如 A. thiooxidans、A. caldus 等)能氧化硫和还原态硫化合物，但不能氧化 Fe2+ [42]；铁氧化微生物(如 L. 
ferriphilum、Ferroplasma acidiphilum 等)则与之相反[43]。因此，铁氧化微生物在金精矿上产生的硫膜会
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阻碍硫化物基体的浸出，而硫氧化微生物可以氧化这层硫膜，从而使硫化物基质更好地被铁氧化微生物

氧化释放金。采用 A. ferrooxidans 和 A. thiooxidans 处理难处理金精矿时，两菌的混合培养物对金精矿中

As 的去除率高于纯培养物[13]。 
自养微生物与异养微生物和/或混合营养微生物的混合培养物也被证明可以强化金精矿生物氧化过

程。在含砷金矿的生物氧化系统中，自养微生物产生的有机物可为异养和兼性异养微生物(如 Acidibacillus、
Thermoplasma 和 Sulfobacillus)提供能量和碳。这些物种表现出协同效应，如有机碳和无机碳的转移，或

铁和硫的转化[44]。详细研究了异养菌 Rhizobium phaseoli 与自养菌 A. ferrooxidans 在矿物溶解中的协同

机制[45]。R. phaseoli 代谢多糖产生的有机酸能螯合或沉淀有害重金属，减少对 A. ferrooxidans 的伤害，

同时破坏矿物的晶格。 
采用 Illumina 宏基因组测序技术对极端酸性环境中的驯化后菌群进行测序后，对其结果进行物种组

成及物种丰度分析可表征群落的生物多样性组成，这有助于重新构建驯化后的微生物群落[46]。对群落中

优势菌株(A. ferrooxidans)的测序数据进行后续数据库注释、基因丰度统计、功能基因差异分析发现，与

重金属运输和压力管理相关的功能基因得到了富集，这很大可能与浸出微生物在逆境中适应和生存有关

[46]。因此，宏基因组学可用于研究金精矿的生物氧化过程中的微生物多样性、种群结构进化关系、功能

活性相互协作关系以及群落与环境之间的关系，从而为改善群落并提高协同效率提供依据[46]。 
极端环境中多菌株群落的宏转录组数据、生化参数和微生物演替之间的相关性表明共培养群落中的

微生物通过其内在的功能特性，早期适应生物浸出环境，后期抵抗有毒环境[47]。早期，微生物通过促进

细胞增殖来维持生命活动，表现为：参与细胞部分的基因、S. thermosulfidooxidans 中涉及结合作用的基

因和 A. caldus 中涉及催化活性的基因表达上调[47]。后期，微生物主要抵抗由金属离子、毒素和代谢物

积累引起的严重环境胁迫，表现为：L. ferriphilum 中与信号转导和应激反应相关的基因、A. caldus 中与

建立定位相关的基因和 S. thermosulfidooxidans 中的转运蛋白基因被高度表达[47]。因此，共培养系统加

深了我们对菌株之间沟通与协调的理解，这将有助于我们利用分解代谢途径的多样性促进协同作用在生

物氧化过程中的有效应用[48]。 
关于极端环境下金精矿生物氧化过程中多菌落协同效应的科学问题，国际研究者在宏基因组、宏转

录组和生理学分析已经取得了一些可喜的成果。但是缺少开展新的多酶体系和代谢途径构建的研究，也

缺少开展新的酶结构和代谢物鉴定研究。因此，利用新获得的蛋白质组和代谢组的相关信息来提高发酵

水平将是国际研究的热点和发展趋势。 
综上，探究浸出微生物在极端环境下的响应机制可获得多菌株群落及其优势菌株如何运作以及如何

将这些相互作用转化为更高的金精矿生物氧化率的信息。因此，收集到的调控信息可用于添加特定物质

和优化生物浸出发酵罐的操作条件，从而使菌株在极端环境中实现高效的转化平衡和合成代谢产物的能

力。同时，将计算流体力学(CFD)模型的最新研究成果应用于大型生物反应器中进行高浓度金精矿浆的生

物氧化也有助于工业生产。 

3. 生物反应器内部复杂冶金反应过程的 CFD 建模 

生物反应器中生物氧化过程的实际实验研究存在着耗时、劳动强度大、成本高等缺点。相比之下，在

模拟中更改模型设置和参数相对容易，以获得新的更相关的结果。因此，建立关于这个复杂过程的模型以

预测系统的行为能够避免走许多弯路。CFD 模型可以提供更多的三相生物反应器内的物料流动细节，可

以更好地描述颗粒(固体颗粒、液滴或气泡)、颗粒群的分布和非均相流体力学行为[49]。作为模拟流体力

学、传热传质的有力工具[50]，CFD 模型建立能够在工程的许多方面发挥重要作用，如操作条件优化、辅

助反应器设计及过程强化等[51]。当 CFD 模型应用于模拟金精矿生物氧化过程时，其流程可如图 1 所示。 
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Figure 1. CFD simulation of bio-oxidation process of gold concentrate 
图 1. 金精矿生物氧化过程的 CFD 模拟流程 
 

针对单个颗粒周围的气–液双流体传质现象和复杂的流场，采用三维几何 VOF(流体体积法)方法和

CFD 模型可模拟得到气–液两相系统的离子浓度分布图和流体速度场[52]。模拟结果表明了颗粒表面与

液体本体之间离子浓度的显著梯度，这可以解释金属硫化物在含有溶解铁的液体介质中的化学和生物氧

化速率之间的差异[52]。这些数据可以指导选择合适的进气速度以改善矿物颗粒溶解。 
针对搅拌槽生物浸出发酵罐流体力学(功率、混合效率和颗粒应力)，建立了基于粒径不变的两级

Euler-Euler 固–液 CFD 模型来表征叶轮设计[53]。通过对叶轮功率数 Np 的计算，对 50 多种工况下六种

径向和轴向叶轮的性能进行了量化，且结果表明叶轮设计的选择对保证槽内最佳固体分散、低功耗和限

制剪切应力对颗粒的影响至关重要[53]。 
针对金精矿生物氧化过程中气–液–固三相固体粒径、细菌的剪切应力、气含率、气泡尺寸和湍流

能量耗散率，建立了基于粒径不变的三流体瞬态模型[54]。数值模拟结果显示，叶轮叶尖速度在一定范围

内的增加会导致细菌氧化活性(生存力)和剪切应力的增加，当剪切应力达到一定值时细菌就会死亡[54]。
同时，叶轮和分布器区域的气含率、气泡尺寸、能耗和细菌剪切应力发生显著变化，且由此模型得到的

最佳操作条件可用于开发更清洁、更环保的生物氧化技术[54]。 
但是这些气–液–固三相 CFD 模型构建过程中均假设颗粒直径大小不变。因此，建立一个基于金精

矿生物氧化过程中粒径减小的三维瞬态 CFD 模型是今后研究的方向之一。然后，通过反复的实验验证，

可以很好地反映三流体瞬态流体力学特性以及金精矿生物氧化速率随表观液速、表观气速、金精矿矿浆

浓度等操作条件的变化过程。 

4. 结论 

在单菌株纯培养体系中，采用系统生物学方法，总结了高酸和高盐条件下浸出微生物对金精矿氧化

过程的响应机制。在多菌株混合培养体系中，应用宏基因组学及宏转录组学研究了具有协同作用的微生

物群落的基因序列变化、生存能力和生物氧化效应。未来可继续采用系统生物学手段量化研究单菌株和

多菌株群落在极端环境下(如，强酸、高盐、高温和寒冷等)的性质，如基因转换、新途径、酶的新结构、

新代谢物质及其新功能等。然后，基于这些新发现来提高单菌株的抗逆性，进一步通过高效协同作用获

得在高浓度矿浆中生长和代谢能力更强的微生物群落。基于生物反应器内部气、液、固三相体系的复杂
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性、封闭性及不确定性，介绍了基于各种假设条件的金精矿生物氧化的 CFD 模型。但有限的研究尚未取

得比较满意的成果，CFD 模型在模拟金精矿生物氧化过程方面还有很大的进步空间，如粒径不断变小的

方面。今后的研究应继续从单菌株、多菌株群落、生物反应器等多个方面进行高效优化，进而实现生物

反应器内金精矿氧化效率的大幅度提高。 
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