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摘  要：嗜热微生物包括中度嗜热微生物和极端嗜热微生物，主要栖息于热泉、火山口、海底

热液喷口、高温反应器以及工厂高温废水排放区等自然或人为产生的高温环境中。它们可以生

活在 40−80 °C、甚至更高的温度中，其中有些具备嗜酸性及特殊的代谢类型，在高温生物冶金

过程中具有应用潜力。高温生物冶金较传统中温生物冶金更具优势，其能浸出某些难处理矿、

解决浸矿过程的钝化问题，以及提高浸出效率等，目前已引起了生物冶金工业的重视。本文概

述了应用于生物冶金的主要嗜热微生物的生理特点、耐热机制以及对铁、铜和砷等离子的耐受

机制，进一步介绍了嗜热微生物在高温生物冶金中的发展及应用。 
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Abstract: Thermophiles, including moderate thermophiles and extreme thermophiles, mainly survive 
in natural geothermal environments, such as hot springs, volcanic vents and submarine hydrothermal 
vents, and artificial high temperature environments like reactors or wastewater discharge ports with 
high temperature. Thermophiles can grow at temperature of 40−80 °C and above. Many of them are 
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acidophilic and have specific metabolism types, which endow them to be used into the high 
temperature-biomining processes. Biomining processes under high temperature show more 
advantages than traditional mesothermal biomining process, which can effectively leach out some of 
the refractory primary sulfide minerals, resolve passivation problem, therefore improve leaching rate. 
In this review, we summarized the physiological characteristics of main thermophiles used in 
biomining processes and their resistance mechanisms on high temperature, iron, copper, arsenic and 
other ions, furthermore, the developments and applications of thermophiles in biomining technology 
were presented. 

Keywords: Thermophiles, Biomining, High temperature-biomining, Heat resistance mechanism, 
Metal tolerance mechanism 

生物冶金(Biomining 或 Biohydrometallurgy)是

指利用微生物对金属矿物进行氧化或者分解，使一

些可溶的金属(如铜、锌等)以离子形式进入溶液，

不溶的金属(如金和银)从包裹它们的硫化矿中暴露

出来，通过进一步分离、富集、纯化而提取金属的

过程。目前，生物冶金已广泛应用于金、银、铜、

钴、镍、锌和铀等金属的提取过程中。与传统冶金

过程相比，生物冶金技术具有工艺装备简单、耗能

少、成本低、生态友好以及能够处理低品位、难处

理矿等优点[1-3]。生物浸出(Bioleaching)和生物氧化

(Biooxidation)是生物冶金技术应用于硫化矿处理的

两个生物提取过程。生物浸出过程中，需要提取的

金属从矿物中以可溶的状态被释放出来，如铜、锌、

镍等。然而在生物氧化过程中，微生物首先破坏矿

物表面结构，从而暴露出矿物内部的金属，之后再

利用化学方法将内部的金属(如金和银)提取出来，

如通常使用氰化物或者硫代硫酸盐来提取包裹在

矿物内部的金[4-5]。 

应用于生物冶金的嗜热微生物(Thermophiles)

包括中度嗜热微生物(Moderate thermophiles)和极

端嗜热微生物(Extreme thermophiles)，其中中度嗜

热微生物的最适生长温度通常为 40−60 °C，极端

嗜热微生物的最适生长温度通常高于 60 °C。他们

是高温环境中存在的主要微生物类群[6]。高温环

境在地球上的多个区域广泛存在，包括火山喷气

孔、热泉、间歇喷泉、深海热液喷口等；还有一

些人为制造的高温环境，比如高温反应器、堆肥

设施等[7]。 

对于嗜酸性微生物及其在生物冶金中的应

用，以及生物冶金技术方面的综述比较多见，而

系统地介绍嗜热微生物及其对于极端环境的耐受

机制，及其在高温生物冶金中的应用的综述比较

有限。为此，本文针对生物冶金中使用的主要嗜

热微生物种类，它们的主要耐热机制和对金属离

子的耐受机制，以及在高温生物冶金中的应用优

势进行总结。 

1  生物冶金中的嗜热微生物 

硫化矿物的氧化包括非生物作用和生物作用

两个过程。Fe3+通过非生物作用氧化溶解酸溶性矿

(如黄铜矿 CuFeS2)和非酸溶性矿(如黄铁矿 FeS2)，
会生成 Fe2+和无机硫化合物 (Inorganic sulfur 
compounds，ISCs)。而生成的 Fe2+被铁氧化微生物

氧化为 Fe3+后再次用于矿物溶解，ISCs则被硫氧化
微生物氧化生成 H+和硫酸根，H+也可再次用于矿

物的溶解(图 1)。由此可见，生物冶金体系通常都呈
强酸性，所以冶金微生物大都是嗜酸微生物，根据

它们所利用电子供体的不同被分为三类：(1) 氧化
Fe2+生成 Fe3+的铁氧化自养微生物，用于矿物的氧

化；(2) 氧化无机硫化物产生硫酸的硫氧化自养微
生物，用于维持矿物氧化过程中所需的低 pH环境；
(3) 异养或者混合营养型微生物，用于利用环境中
或者铁氧化和硫氧化微生物产生的有机物，从而避

免其可能对自养微生物造成伤害。当然，有的微生

物可能兼具上述三类中的多种生理特征[5,8]。 
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图 1  硫化矿物的氧化过程 
Figure 1  Oxidation process of sulfide ores 
注：MS：金属硫化矿物. 黑色箭头：非酸溶性矿和酸溶性矿共
有的氧化过程；红色：酸溶性矿特有的反应过程. 
Note: MS: Sulfide mineral. Black arrows: The common oxidation 
process for both acid-non-soluble ores and acid-soluble ores; Red 
arrows: The specific oxidation process for acid-soluble ores. 

应用于生物冶金中的中度嗜热细菌主要有

Acidithiobacillus (At.) caldus[9-10]、Acidimicrobium 
(Am.) ferrooxidans[11] 、 Leptospirillum (L.) 
ferriphilum[12]和 Sulfobacillus (Sb.)属的成员[13]等，中

度 嗜 热 古 菌 主 要 有 Acidiplasma spp.[14] 和

Ferroplasma (F.) acidarmanus[15]等。目前发现的具

有浸矿作用的极端嗜热菌均为古菌，属于泉古菌门

(Crenarchaeota)，包括Acidianus (Ac.) spp.、Sulfolobus 
(S.) metallicus 、 Metallosphaera (M.) spp. 、
Sulfurisphaera ohwakuensis 和 Stygiolobus 
azoricus[5,16]等，这些古菌能够在更为极端的条件下

浸出矿物，如近年发现 Acidianus 属的 Ac. 
sulfidivorans可以在 pH 0.35−3.00，温度 45−83 °C
时从多种硫化矿中浸出金属，如黄铁矿、砷黄铁矿

和黄铜矿，这一发现使生物冶金可能实现在酸性更

强、温度更高的环境下进行[17]。这些参与生物冶金

过程的嗜热菌的生理特点描述见表 1[5,18]。
 

表 1  用于生物冶金的嗜热微生物 
Table 1  Thermophiles used in biomining operations 

嗜热微生物 
Thermophiles 

生长(最适)温度及最适 pH 
Optimal temperature and pH 

电子供体 
Electron donor 

营养类型 
Nutritional type 

G+C百分含量 
G+C content (%)

参考文献

Reference

细菌 Bacteria      

Acidithiobacillus caldus 中度嗜热，45 °C，pH 2.0−2.5 ISCs 自养 63.1−63.9 [19-20] 

Acidimicrobium ferrooxidans 中度嗜热，45−50 °C，pH 2.0 Fe2+ 自养 68.3 [11] 

Leptospirillum ferriphilum 中度嗜热，45 °C，pH 1.4−1.8 Fe2+ 自养 55.0−58.0 [12] 

Sulfobacillus spp. 中度嗜热，40−55 °C，pH 1.5−2.5 Fe2+/S 混养 47.2−56.7 [13] 

古菌 Archaea      

Acidiplasma cupricumulans 中度嗜热，54 °C，pH 1.0−1.2 Fe2+ 异养 34.0 [21] 

Acidiplasma aeolicum 中度嗜热，45 °C，pH 1.4−1.6 氧化 S 异养 36.0 [14] 

Ferroplasma acidarmanus 中度嗜热，42 °C，pH 1.2 氧化 Fe2+ 异养 37.0 [15] 

Acidianus spp. 极端嗜热，65−90 °C，pH 1.5−2.5 氧化/还原 S，氧化 Fe2+ 自养 31.0 [22] 

Sulfolobus metallicus 极端嗜热，50−75 °C，pH 1.0−4.5 氧化 S/硫化矿 自养 38.0 [23] 

Metallosphaera spp. 极端嗜热，65−75 °C，pH 1.3−3.0 氧化 Fe2+/S/硫化矿 混养 40.0−46.0 [24] 

Sulfurisphaera ohwakuensis 极端嗜热，84 °C，pH 2.0 氧化 S，兼性厌氧 混养 33.0 [25] 

Stygiolobus azoricus 极端嗜热，80 °C，pH 2.5−3.0 还原 S，严格厌氧 自养 38.0 [26] 
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2  嗜热微生物的环境耐受机制 

2.1  嗜热微生物的耐热机制 
为了适应高温生存环境，嗜热微生物从基因到

蛋白水平都展现了与中温微生物不同的特点。(1) 
基因组大小：嗜热微生物的基因组中，基因间的间

隔 DNA (Intergenic DNA)往往较少，使其具有更为
紧凑的基因组结构，这样的基因组特征有利于缩短

细胞的分裂时间而加快增殖速度，也能减少核酸合

成过程中的能量消耗。通过比较 1 553株原核微生
物的基因组信息，发现生长温度低于 45 °C的微生
物，其基因组通常大于 6 Mb，而嗜热微生物的基
因组往往小于 4 Mb，最适生长温度越高的微生物
似乎拥有越小的基因组，尤其是对于嗜热细菌

Aquificae 和嗜热古菌而言，它们的基因组一般小
于 3 Mb[6,27]。(2) 基因组 G+C 含量：随着越来越
多微生物的 G+C 含量被测定，有研究认为高的基
因组G+C含量尤其是蛋白编码区的高G+C含量有
利于保护 DNA免遭高温(≥83−100 °C)损伤；但也
有研究认为 G+C 含量的高低与微生物的耐热性并
没有直接的关系[28]，比如，最适生长温度为 95 °C的
极端嗜热细菌 Aquifex aeolicus (43.4%)和 Pyrococcus 
abyssi (45%)的 G+C含量均低于 50%[29-31]，前面提

到的极端嗜热古菌如 Acidianus (30%−33%)、
Metallosphaera (45%−47%)、Sulfolobus (34%−39%)
的 G+C含量也低于 50%[29-30]，相反一些中温菌如

分枝杆菌等的 G+C含量则大于 50%[28]。相比于中

温浸矿菌 At. ferrooxidans (56.1%−58.1%)[32]和 At. 
thiobacillus (46.9%−53.1%)[33]，中高温浸矿细菌如

At. caldus (63.1%−63.9%)，Am. ferrooxidans (68.3%)
的 G+C 含量略高[19,34]，这可能说明尽管 G+C 含
量是保护 DNA稳定的重要因子，但是对于不同的
微生物，G+C 含量并不能独立地为 DNA 提供热
稳定性[35]。 

与非嗜热菌相比，由于嗜热菌的基因组结构更

加紧凑，相应地，它们所含的蛋白质因可变区数量

较少而具有较短的氨基酸序列，所含的蛋白家族种

类也较少。其次，嗜热微生物在核苷酸组成、排列、

密码子偏好性以及氨基酸组成方面都具有其独特

的特征[36-37]。当环境温度升高时，从转录组水平和

蛋白质组水平上检测到一些重要的生物大分子的

上调表达，如热休克蛋白、伴侣蛋白以及一些抗氧

化蛋白等，它们有助于增加嗜热微生物的蛋白质在

高温环境下的稳定性[6]。此外，一些嗜热微生物利

用二硫键[38]或形成复合物(包括同源、异源或者超
级复合物)[39]来增加其蛋白质在高温环境下的稳定

性[40]。这些嗜热机制是否在高温浸矿微生物中适用

还待进一步分析研究。 

2.2  嗜热微生物对金属离子的耐受机制 
生物冶金过程中由于发生了矿物的溶解，原本

呈不溶状态的金属会以可溶的状态释放到冶金反

应体系中，高浓度的金属离子往往会对微生物造成

一定的伤害，因此微生物需要具备对金属离子较强

的耐受能力。 
微生物对高浓度金属离子的耐受机制分为被

动和主动两种，见图 2。 
被动机制包括以下 4个方面：(1) 硫化矿浸出液

中产生的高浓度硫酸根离子，可以结合自由金属离 
 

 
 
图 2  冶金微生物耐受金属离子的机制 
Figure 2  Tolerance mechanisms on metal ions of 
biomining microorganisms 
注：R：位于细胞膜上的受体；M+：金属离子；ox/re：氧化/
还原反应；Mhi-T：金属的高毒性形式；Mlo-T：金属的低毒性形

式；EPS：胞外多糖. 
Note: R: Acceptor on cell membrane; M+: Metal ion; ox/re: 
Oxidation/reduction reaction; Mhi-T: High toxicity form of metal; 
Mlo-T: Low toxicity form of metal; EPS: Extracellular polymeric 
substances. 
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子，从而降低浸出液中自由金属离子的浓度[41]；  
(2) 嗜酸性微生物内层带正电的细胞膜跨膜电势通
过形成化学渗透压梯度阻止阳离子进入细胞，从而

降低细胞内自由金属离子的浓度[42]；(3) 质子与金
属阳离子竞争微生物表面的金属结合位点，研究

表明在低 pH 的条件下可以降低锌离子对细胞的
毒性[43-44]；(4) 微生物吸附在矿石表面形成生物膜，
生物膜中的胞外多糖可以吸附金属，从而降低环境

中金属离子的浓度[45]。 
耐受金属离子的主动机制包括：(1) 通过依赖

于 ATP的外排泵或者质子梯度将金属离子运输出
细胞外。(2) 多聚磷酸机制：细胞内的无机化合物
(如多聚磷酸盐 polyP)与金属离子(如铜)结合，使
金属离子在细胞内失去生物学活性[46]或通过相应

的转运蛋白将产生的金属-磷酸复合物排出细胞
外。(3) 微生物体内的酶类(如细胞色素氧化酶)将
毒性高的金属离子转化为毒性低的形式，如将高

毒性的 Hg2+还原为低毒性的 Hg0，后者可以以蒸

气的形式被去除[47]。(4) 获得性抗性机制：从环境
中获得其他微生物中的抗性基因也是冶金微生物

增强抗性的手段。 
2.2.1  铁耐受性：如前所述，生物冶金过程中 Fe3+

通过非生物过程启动硫化矿物的溶解而被还原为

Fe2+，Fe2+被铁氧化微生物氧化为 Fe3+后再次用于矿

物溶解，因此体系中会产生大量的游离铁离子，但

是如果细菌细胞内自由存在的 Fe2+浓度过高，则会

与过氧化氢发生 Fenton反应，生成氢氧自由基而对
细胞内的生物分子造成氧化伤害，而若 Fe2+浓度过

低，会造成细胞内电子供体的缺乏，因此，用于冶

金工业的微生物需要具备耐受及平衡铁离子的能

力。基因组分析发现，中度嗜热冶金微生物 At. 
caldus与 L. ferriphilum基因组中都存在与铁吸收、
铁外排、铁储存及铁代谢相关的基因，但由于所含

基因不同，它们平衡铁的机制不同。At. caldus通过
FeoB-like Fe(II)和 Nramp-like Fe(II)-Mn(II)转运酶
吸收可溶性 Fe(II)离子；同时，它们含有 7个 TonB-
依赖的外膜 Fe(III)载体转移系统，以及柠檬酸盐合

成系统用以形成 Fe3+-柠檬酸型的铁载体复合物，通
过 TonB 外膜受体蛋白与“Fe3+-柠檬酸铁载体”复合
物结合，完成将 Fe3+转运至细胞内的过程，从而使

它们更容易在较高 pH条件下生存。与 At. caldus不
同，L. ferriphilum只有一个 FtrI-Fet3P-like的渗透酶
和 3个TonB-依赖的Fe3+-柠檬酸型铁载体系统，Fe2+

吸收系统的缺少使它们更适应低 pH 条件下的高
Fe(II)浓度[48]。除了 At. caldus 具有的铁储存蛋白
Bacterioferritin外，L. ferriphilum和 At. caldus都具
有多磷酸铁积累功能和 FieF-like扩散辅因子，表明
这些中度嗜热冶金微生物具有去除或存储铁离子

的能力，从而减少铁对于细胞的毒害[49-50]。此外，

对 Fe(II)强的氧化能力是 L. ferriphilum化解高铁浓
度压力的策略。 
生物信息学分析发现，F. acidarmanus 的基因

组中也具有一系列与铁吸收、铁载体生物合成及铁

排出相关的基因，包括与 Fe2+吸收相关的 Nramp转
运体，以及一个依赖于铁载体的 Fe3+转运系统，和

一个专一的铁载体 Fhu-hydroxamate 转运系统，该
系统包括通透酶 FhuB、ATP酶 FhuC和周质空间组
分 FhuD。当 F. acidarmanus在铁离子浓度有限的环
境中生长时，检测到与铁载体合成相关的假想异分

支酸酶(Isochorismatase)的编码基因上调表达[51]。 
关于极端嗜热古菌铁耐受的研究目前报道较

少，但是我们对基因组分析发现在极端嗜热古菌

M. sedula、M. cuprina、S. acidocaldarius、S. tokodaii、
S. solfataricus、S. islandicus、Acidianus hospitalis等
的基因组中存在编码 FeoA的基因，但未发现 FeoB
和 FeoC的编码基因。存在于细菌中的 Feo (FeoABC)
蛋白已被证明与 Fe2+转运相关[49-50]，因此进一步

对嗜热古菌中 FeoA 蛋白及对其他铁代谢及转运相
关蛋白进行功能鉴定，有助于对嗜热古菌铁耐受机

制的认识。 
2.2.2  铜耐受性：生物浸出硫化铜矿会产生大量铜离

子，堆浸反应体系中的铜离子浓度通常为 2−6 g/L 
(30−90 mmol/L)，而搅拌槽浸反应池中的铜离子
浓度则可以达到 19 g/L (约为 300 mmol/L)甚至更
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高[52]。铜离子会破坏细胞膜和 DNA的结构，干扰
酶的专一性，还会对细胞造成氧化伤害[41]，因此，

应用于生物冶金的嗜热微生物需要具备对高浓度

铜离子的耐受能力。 
L. ferriphilum ML-04菌株能够耐受 0.9 mol/L

的 Cu2+，它的基因组中含有编码与铜转运相关的 P
型 ATP酶的基因[53]。At. caldus SM-1基因组中存在
重金属离子外排泵组分 CzcA、CzcD、CzcC和MFP
亚基的编码基因，3个铜离子转位 P型 ATPase编码
基因和两个重金属转运 /脱毒蛋白编码基因
(Atc_1888和 pLAtcm_088)。这些基因主要集中在两
个基因簇中 (基因簇 I Atc_1883-90；基因簇 II 
pLAtcm_082-088)[54]，完成将金属离子运输出细胞外

的解毒过程。此外 At. caldus中含有 polyP颗粒，可
能与 Cu2+形成金属-磷酸复合物而排出细胞外[55]，还

可以通过酶的抗氧化系统[包括超氧化物歧化酶
(SOD)、过氧化氢酶(CAT)、谷胱甘肽过氧化物酶
(GSH-Px)等]和非酶抗氧化系统(维生素 C、维生素
E、谷胱甘肽等)消除铜等重金属引起的活性氧类物
质 ROS积累造成的细胞毒性[54,56]。 

古菌的 cop基因簇通常编码一套或多套与铜抗
性相关的蛋白，每套包含一个与铜转运相关的

CopA、CopB (P-type ATP酶)、一个金属分子伴侣
(CopM)，以及一个转录调控因子(CopT)。S. metallicus
的基因组中含有两个同源的 cop基因簇，它可以耐
受高达 200 mmol/L的硫酸铜[57]，F. acidarmanus的
基因组中含有一套 copAMT基因。转录分析发现，
当 F. acidarmanus或 S. metallicus利用氧化铜生长
时，它们所含的 cop基因簇中的 copA与 copM都是
共转录的，且呈现转录水平显著上调表达[55,58-59]。

M. sedula和M. cuprina均可以氧化含铜硫铁矿，他
们的基因组中各含有一套 copAMT基因[60-61]。此外，

M. sedula (msed_0981)和M. cuprina (mcup_1197)均
编码与 S. solfataricus外源多聚磷酸酶 PPX相近的蛋
白[62]。研究发现，M. sedula、S. metallicus与 At. caldus
在生长过程中都会积累 polyP颗粒。在 S. metallicus
中，随着 polyP 水平的快速下降，外源多聚磷酸酶

(PPX)活性出现相应的升高，磷酸外排泵也被激发，
由此推测 polyP颗粒与铜抗性相关联，polyP被外源
多聚磷酸酶降解为无机磷酸单体后，在细胞质内结

合铜，然后由无机磷酸载体转运出细胞，从而达到

降低细胞内铜浓度的目的[55]。 

2.3  嗜热微生物的砷耐受机制 
砷在酸性条件下主要以砷酸盐或亚砷酸盐的

形式存在，它们被转运进入细胞后，砷酸盐作为磷

酸盐的类似物会对细胞产生毒性，亚砷酸盐则通过

与巯基结合而发挥更强的毒性作用[63]。 
目前测序的 At. caldus 菌株的基因组中均编码

了 arsRBC抗性系统。其中，ArsR为亚砷酸盐效应
抑制因子，ArsB为位于膜上、从细胞内排出亚砷酸
盐的外排泵，ArsC为砷酸盐还原酶，使砷酸盐还原
并与亚砷酸盐外排泵相联系[54,64-65]。微生物可以通

过移动元件获得外界的抗性基因，在含有砷黄铁矿

(FeAsS)难处理金矿的生物氧化反应池中分离得到
的铁氧化细菌 L. ferriphilum 和硫氧化细菌 At. 
caldus，由于通过转座子获得了额外的砷抗性基因
(包括 arsA 编码的 ATPase，可以增强外排泵 ArsB
的效率，以及 arsD编码的砷的分子伴侣)[66]，而具

有比从非反应器中分离出的相应菌种更强的砷抗

性。此外，在分离自砷黄铁矿冶金反应器的 At. caldus 
SM-1 的质粒 pLAtc3 上发现了一个可能与砷抗性有
关的基因簇(pLatc3_p05-08)，该基因簇包括一个亚砷
酸盐转运蛋白编码基因(asrA，pLatc3_p05)，一个
反式阻遏蛋白编码基因(pLatc3_p06)，一个 ArsR家
族的调控因子(pLatc3_p07)和一个调控蛋白编码基
因(pLatc3_p08)[54]。将砷抗性菌株 At. caldus MNG
与砷敏感性菌株进行比较，发现虽然两者染色体上

均含有砷抗性基因簇，但砷抗性菌株还含有额外的

砷抗性基因簇，序列同源性分析发现该基因簇编码

的产物与 Alcaligenes faecalis 转座子上的相应砷酸
盐抗性基因的编码产物具有很高的序列一致性

(70%−95%)，这表明两者的砷酸盐抗性基因可能来
源于共同的祖先，而序列上的差异则显示出两者独

立的进化过程[67]。此外有研究指出，将喜温嗜酸硫
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杆菌的砷酸盐抗性基因簇在大肠杆菌中异源表达

可以有效增强大肠杆菌对砷酸盐的抗性[66]；而将大

肠杆菌的砷酸盐抗性基因簇导入喜温嗜酸硫杆菌

中同样可以增强喜温嗜酸硫杆菌的砷酸盐抗性[68]。

L. ferriphilum ML-04基因组中的两个转座子上均含
有 ars 基因，包括 arsRCDAB，还有一个编码假想
蛋白的基因与 arsRC 和 arsB 分布在一起，该假想
蛋白含有与重金属转运或脱毒相关的结构域[53,69]。 

F. acidarmanus 含有一个由亚砷酸盐诱导的

arsRB操纵子，但是缺乏 ArsC的编码基因，因此它

对砷酸盐的抗性机制目前尚不清楚[70]。M. sedula

的基因组中含有 arsB以及ArsR-like调控蛋白的基

因，但是这两个基因并未编码在一起，M. cuprina

基因组中也存在 2个 arsB及 5个 ArsR-like调控蛋

白，但是在基因组中都独立存在，目前尚未在这

两种古菌中证实 ArsR-like调控蛋白能否调控砷抗

性[58,71]。S. metallicus的膜提取物可以将亚砷酸盐氧

化为毒性较低的砷酸盐，冶炼厂废水中的 Acidianus 

brierleyi 也可以氧化亚砷酸盐为砷酸盐，对砷具有

一定的抗性[71]。 

3  嗜热微生物在高温生物冶金中的优势及
应用 

3.1  生物冶金工艺 
生物冶金工艺包括堆浸和搅拌槽浸两种。堆浸

工艺中，将矿石碾碎后堆积成矿堆，然后从矿堆上

喷淋稀释后的硫酸溶液(pH 2.0 左右)，为铁氧化和

硫氧化浸矿微生物提供生长和繁殖的条件。矿石颗

粒的大小、形状、筑堆方式、堆体高度、浸出液喷

淋强度以及通气强度等都会影响矿堆的渗透性，影

响微生物的生长和酸的产生，从而对浸出率产生影

响[18]。生物冶金中广泛采用堆浸工艺来浸出铜，通

过该工艺获得的铜量占全世界从原矿和碎矿石中

产出的铜总量的 15%[72]。搅拌槽浸工艺中，矿石粒

度非常小，通常采取通气措施，更有利于微生物生

长和繁殖，它的成本也往往高于堆浸工艺。所用的

矿石主要是精矿，即通过浮选或重力作用去除了矿

石中的非金属杂质，这样体系中矿石的体积就可以

大大减小，有利于降低资本投入和操作成本。目前

搅拌槽浸工艺主要应用于难处理金矿的预氧化以

及次生硫化矿的浸出，由此获得的金产量占全世

界金总产量的 5%左右[18,72]。 

3.2  高温生物冶金的优势 
生物冶金过程起初主要利用中温菌(Mesophiles，

20−40 °C，主要是细菌)，然而在矿物氧化过程中会
产生大量的热量，导致浸出槽和浸堆中温度升高，

为了满足中温菌的生长条件就需要对反应器进行

降温处理，这大大增加了生物冶金的能耗成本。此

外，中温菌浸出具有速度慢、浸出率低，而且对某

些难溶矿如黄铜矿等不能持续浸出等缺点。因此，

为了降低生产成本，持续浸出一些难溶矿，提高矿

物浸出速度和浸出率，利用嗜热微生物在高温条件

下进行的生物冶金引起了人们的注意[1]。高温生物

冶金具有诸多优势，能够浸出某些难浸出的矿物

(如辉钼矿)以及某些酸溶性矿物(如黄铜矿)；能够
解决黄铜矿等部分硫化矿因钝化而阻碍浸出反应

的问题[73]；浸出反应速率一般随着温度的升高而

增加，因此嗜热菌相比中温菌，能更有效地浸出金

属矿物[74]。 

3.3  高温生物冶金的研究 
目前，高温生物冶金主要用于从难处理矿中浸

出铜、钼等金属，或通过生物氧化过程利用硫氧化

菌提高含金硫化矿中金的提取量。 
黄铜矿作为一种难以浸出的原生硫化铜矿，是

世界上最大的铜资源库，占世界上铜储存总量的

70%[75]。然而在室温下用酸性硫酸铁溶液浸出黄铜

矿的过程中，经常遇到矿石钝化而影响浸出率的问

题。发生钝化的原因可能是由于氧化过程中形成的

硫层、多硫化铜和含铁化合物沉淀覆盖于矿石表

面，使浸出过程减慢或者停止。近年来研究发现，

中度嗜热细菌和极端嗜热古菌可以比中温菌更有

效地浸出黄铜矿，其机制可能在于高温条件下冶金

体系中的氧化还原电势降低，尤其是在利用极端嗜

热古菌时黄铜矿是在非氧化环境下被溶解的，低氧
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化还原电势有利于提高嗜热微生物的活性，促进矿

石的溶解[72]。 
在实验室条件下研究氧化还原电势对于浸出

黄铜矿精矿的影响，中度嗜热细菌在 45 °C和高氧
化还原电势条件下，对于铜的浸出率是 64%，而人
为降低氧化还原电势至 420 mV时，铜的浸出率可
以高达 97%。使用极端嗜热古菌在 70 °C和利用其
固有的低氧化还原电势浸出黄铜矿时，铜的浸出率

大于 95%[76]。生物冶金体系中，控制氧化还原电位

的因素是 Fe3+/Fe2+的比例，而这一比例主要受温度

和微生物种类的影响。利用中温菌浸矿，最后浸出

液中的 Fe2+几乎都被氧化为 Fe3+；利用嗜热古菌时，

最后浸出液中 Fe3+/Fe2+的摩尔比例为 0.7[72]。 

3.4  高温生物冶金中嗜热微生物的协同作用 
微生物往往以群落的形式存在矿堆或生物冶

金环境中，许多研究显示混合培养或微生物群落

通过协调作用比纯培养菌株有更高的生物冶金效

率。当搅拌槽浸体系 pH 为 1.5−1.8，温度为
40−45 °C时，其中的冶金微生物通常为 3−6种生长

迅速的中度嗜热菌，L. ferriphilum与 At. caldus分别
为体系中占优势地位的铁氧化和硫氧化菌，氧化

Fe2+/S的兼性自养菌Sulfobacillus spp.以及氧化铁的
专性异养古菌 Ferroplasma spp.或 Acidiplasma spp.
则可以消耗体系中产生的有机物[5]。 

在实验室条件下使用摇瓶培养，L. ferriphilum 
(pH 1.8，温度 40 °C)与 At. ferrooxidans (pH 2.0，温
度 30 °C)单独浸出黄铜矿时，铜的浸出率分别为
23.6%与 30.6%。当它们分别与 At. caldus混合后(温
度和 pH 条件分别保持不变)，浸出率分别提升至
80.4%和 40.7%。中度嗜热细菌 L. ferriphilum与 At. 
caldus的混合培养物，与中温菌 At. ferrooxidans的
纯培养物或其与 At. caldus 混合培养物相比，能够
更有效地浸出黄铜矿，主要的原因在于 At. caldus
可以氧化矿石表面沉积的单质硫；另外，温度较高

时黄铜矿发生化学溶解的速度也较快；30 °C 并不
是 At. caldus 生长的最适温度，也是导致中温时铜
浸出率低的原因之一[9,77]。 

使用可连续操控的多级反应系统在 70 °C条件
下，利用嗜热微生物分别浸出塞尔维亚博尔(Bor，
Serbia)的铜精矿混合物和西班牙阿瓜布兰卡
(Aguablanca，Spain)的镍铜矿精矿，两种精矿中所
含的铜均为黄铜矿，最后铜的浸出率均高于 95%。
检测反应器中的嗜热微生物群落组成，其中

98%−99%为 Ac. brierleyi，1%−2%为M. sedula，另
外还有非常少量的 Sulfolobus spp.存在，说明在
70 °C 条件下生物浸出含黄铜矿的精矿时，高温古
菌是毋庸置疑的浸矿优势微生物[78]。 

当在 pH 2.0、温度 68 °C的生物反应器中，使
用极端嗜热古菌 Ac. brierleyi与 S. metallicus的混合
培养物处理土耳其 Copler 金矿(金被封闭于硫化物
基质中) 240 h后，97.79%的硫化物被微生物氧化，
利用氰化物处理氧化后的矿石，金的产率为

94.48%，硫化物的氧化率和金的产率均高于 45 °C
下利用中度嗜热细菌 Sulfobacillus acidophilus 和
Sulfobacillus thermosulfidooxidans 来浸出该金矿的
情况[79]。 

3.5  高温生物冶金工艺的应用 
中高温生物冶金技术浸出硫化矿的研究早在

20 世纪 70 年代前就已开始，但真正的工业应用起
始于 90 年代。Gencor 公司最早将搅拌槽浸工艺应
用于难处理金矿的生物预氧化，并在南非建立了世

界上第一个用于预氧化难处理金矿的工厂，该工厂

至今仍在运行，该技术之后被称为BIOX法[72]。1991
年，BHP Billiton约翰内斯堡技术中心(JTC)通过引
入中度嗜热微生物(如 At. caldus、L. ferriphilum、
Acidiplasma spp.和 Ferroplasma spp.等)，在搅拌反
应器中从黄铁矿、磁黄铁矿及砷黄铁矿等难处理

硫化矿中提取金，开拓了 BIOX 法在中高温难处
理金矿生物氧化中的应用。1994 年到 1995 年，

该过程的反应器操作体积已达到 1 000 m3，并已

成功应用于新建工厂[12]。1995年，JTC同时开展了
硫化铜精矿的生物浸出研究，1997−2003年之间，公
司在 Chuqicamata矿发展了利用嗜热菌在高于 80 °C
条件下操作的 BioCOPTM技术，并利用该技术建立了
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年产 20 000 t 铜的硫化铜矿精矿浸出示范厂[80]。

GeoBiotics有限责任公司采用 GEOCOAT高温浸矿
系统对纳米比亚南部Rosh Pinah矿的闪锌矿进行生
物浸取，锌的回收率和纯度都得到显著提高[81]；该

技术被进一步应用于黄铜矿的生物浸取，铜浸取率

达到 97%[81]，该技术中使用的中度嗜热菌及极端嗜

热菌有 At. caldus、Sb. thermosulfidooxidans、Ac. 
brierleyi、Ac. infernos、S. metallicus和 Sulfolobus 
shibatae 等；澳大利亚 Bac Tech 公司将开发出的
采用中度嗜热菌的 Bac Tech技术应用于难处理金
矿生物氧化预处理过程，金提取率在氰化钠提取

后超过了 90%[82]；另据 2010年报道，加拿大马尼
托巴省政府已允许 Bac Tech矿业公司对归属省政
府的储量为 30万 t的毒砂精矿进行生物浸出[83]。 

在我国，近年也开展了中高温生物冶金工艺的

研究与应用，Bac Tech公司、南非Mintek公司与山

东莱洲合作采用Min Bac工艺生物氧化预处理山东

莱州金矿[84]；Billiton公司也针对我国云南兰坪铅锌

矿闪锌矿浮选精矿开展高温菌生物浸出实验，目前

都取得了良好的效果[18]。此外，紫金矿业集团股份

有限公司 2001年建成了年产 1 000 t级阴极铜的中

高温生物浸铜矿山工艺，2009年进一步扩大到年产

万吨级示范工艺并将该工艺推广到了江西德兴铜

矿、西藏玉龙铜矿、云南墨江镍钴矿和吉林白山铜

镍钴矿的研究与工业实践中，不仅提高了有价金属

的浸出率，而且大大降低了成本。 

4  展望 

虽然嗜热微生物在生物冶金中的应用有诸多

优势，但不可避免地存在一些应用限制。如目前发

现的嗜热古菌的细胞壁不含有细菌细胞壁的肽聚

糖成分，因此不如细菌细胞壁坚韧。在搅拌槽浸过

程中，由于存在矿石剪切力的作用，古菌能够耐受

的搅拌速度及矿浆浓度都要低于细菌，国际上已有

的高温生物冶金工艺也存在浸出率低、不耐高矿浆

浓度等不足[85]。此外，高温环境固然有利于加速化

学反应过程，然而高温也使体系中的溶解氧浓度降 

低，不利于好氧型浸矿微生物的生长，为了满足其生

长需要，高温生物冶金时往往需要额外供氧，从而增

加了浸矿的成本[71]。为此，筛选耐剪切、微好氧的

中度和极端嗜热菌是提高生物浸矿效率、降低浸矿

成本的根本；现有的生物冶金菌种耐受金属的能力

差别较大，有些浸矿效率高的菌种，金属耐受程度

低，因此，了解浸矿微生物的环境适应机制，尤其

是金属耐受机制，通过驯化、诱变或基因工程等技

术改良菌种，培育耐高矿浆浓度、耐金属毒性、耐

剪切力的具有高浸出率的中高温浸矿微生物是提

高菌种应用范围的策略；此外，矿石性质、浸矿过

程中物理、化学等参数变化对微生物生长和微生物

与矿物相互作用的影响，也是制约浸出效率的重要

因素，因此摸索工艺参数，加强对浸出体系和浸出

过程的优化控制是推广浸矿工艺应用的助力；而设

计新型的低剪切力生物浸矿反应器或构筑合理的

浸矿矿堆是提高浸矿效率的条件。 
高温生物冶金技术在我国的应用尚处于初级

阶段，处理量偏低，且工艺不稳定，要想解决我国

目前存在的高品位矿产资源日益枯竭、低品位矿产

资源得不到有效利用的难题，还需从以上几方面着

手，不断挖掘高效能中高温浸矿微生物，开发具有

自主知识产权的高温生物冶金技术，以满足国民经

济可持续发展的需求。 
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