
   

微生物学报  
Acta Microbiologica Sinica  
2019, 59(6): 1188–1196  
http://journals.im.ac.cn/actamicrocn  
DOI: 10.13343/j.cnki.wsxb.20180580  

Geomicrobiological Applications 地质微生物应用
 

                           

基金项目：山东省自然科学基金(ZR2018MD018)；烟台大学博士科研启动资金(HX2018B32) 
*通信作者。Tel/Fax：+86-535-2105625；E-mail：pirongrui@163.com 

收稿日期：2018-12-23；修回日期：2019-03-15；网络出版日期：2019-04-03 

微藻-细菌共生体系在废水处理中的应用 

皮永蕊 1*，吕永红 1，柳莹 1，唐永政 1，高丽 1，包木太 2 

1 烟台大学海洋学院，山东 烟台  264005 
2 中国海洋大学，海洋化学理论与工程技术教育部重点实验室，山东 青岛  266100 

 

摘要：在微藻-细菌协同共生的过程中，藻类光合作用释放的氧气被异养微生物利用来矿化水体中的污

染物，细菌呼吸为藻类提供二氧化碳作为碳源。近年来，藻类-细菌协同共生体系在污水处理中的应用

得到了广泛的研究。本文重点综述了菌藻协同共生体系中微藻与细菌之间的三种相互作用，以及菌藻协

同共生体系在废水处理中的应用。菌藻协同共生体系中的微藻与细菌通过营养交换、信号转导及基因转

移等相互作用实现共赢。该体系广泛用于处理富营养化、重金属、药物、多环芳烃(polycyclic aromatic 

hydrocarbons，PAHs)、石油烃化合物等难降解的有机污染的水体。对于氮、磷等营养物质的去除，其

主要机理涉及同化作用、厌氧氨氧化作用、硝化与反硝化作用、磷酸化作用等。对重金属、药物、石油

烃化合物及其他有机化合物的去除机制主要是生物吸附、生物富集及细胞内外的生物降解。 
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海洋真核生物(微藻类)对地球上的生命有重

要的贡献，全球大约 50%的碳固定和大气中 50%

的氧气是由它们贡献的[1]。作为水生生物食物网的

基础，微藻在海洋生态系统中扮演着重要的角

色。微藻-细菌协同共生系统被广泛用于废水的处

理[2]，如富营养化的水体[3]，重金属污染水体[4]，

有机化合物[5]甚至是药物[6]。在微藻-细菌协同共

生的过程中，藻类光合作用释放的氧气被异养微

生物利用来矿化水体中的污染物，细菌呼吸为藻

类提供二氧化碳作为碳源。微藻-细菌协同生物系

统在废水处理过程中，由于微藻光合作用产氧，

对供氧的能量需求较低[7]，可以同时去除营养物质

和病原体(包括病毒)[8]，能够促进后续的下游生物

质收获过程，无需使用絮凝剂[9]，具有低成本、高

效曝气、高效去除污染物、减少温室气体排放等

优点[10]。由于这些优势，藻类-细菌群落的协同生

物系统被用于处理各种废水。 

藻类-细菌联合体在污水处理中的应用得到

了广泛的研究[11–12]，而最初的研究是在絮凝藻-细

菌系统中去除氮[13]。在藻类-细菌群落中，细菌可
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能利用有机物质来产生氨氮(NH3-N)、磷酸盐和二

氧化碳，而藻类可以利用这些物质，以阳光作为

能源，通过光合作用合成细胞物质。氧气是光合

作用产生的，细菌可以利用光合作用产生的氧气

代谢废水中的有机物[14]。藻类和细菌群落中的氧

气和二氧化碳循环是共赢的。细菌降解污染物产

生的代谢物也能促进藻类的生长。藻类分泌物是

细菌的主要碳源(碳水化合物、蛋白质和脂质)，此

外，微藻的细胞表面可以作为细菌的餐桌栖息地[11]。

细菌将有机物分解成矿物质，分泌细胞外代谢物，

如生长素和维生素 B12，是微藻生长所必需的[15]。

因此，利用藻类-细菌联合体修复一些难降解的有

机污染物(如原油、抗生素类药物)是非常有利的，

能够建立培养微生物之间的协同作用，提高总体

吸收效率[16–17]。鉴于传统的工程技术在供氧成本

高、自然资源的不完全利用、二次污染物的产生

以及某些情况下的技术不实用等缺点，自然系统

(藻类-细菌联合体)的自氧化原理可以有效地用于

许多污染物的修复。本综述重点介绍了(a) 藻类与

细菌的相互作用[18]，(b) 藻类-细菌共生体系在各

类污水生物修复中的应用。 

1  藻类与细菌的相互作用 

许多文献对藻类-细菌的相互作用进行了探

究，包括在自然环境或实验室环境。研究揭示了

藻类-细菌之间不同类型的相互作用，以形成藻类

和细菌之间的特定伙伴关系。根据以往的研究，

藻类-细菌相互作用可分为营养交换、信号转导和

基因转移[18](图 1)。 

1.1  营养交换 

营养交换是藻类-细菌之间最常见的相互作

用。藻类以溶解有机碳(DOC)的形式排泄出部分光 

 
 

图 1  藻类-细菌的三种相互作用[18] 
Figure 1.  Three types of algae-bacteria interactions. 

 

合有机物，异养细菌吸收并分解大量藻类 DOC。

根据与 DOC 的亲和力和生长动力学，可以选择藻

际环境中的 DOC 分解菌[19]。此外，藻类的尸体也

可以作为异养的营养物质。通过研究附着在微藻

表面的细菌数量可知，附着在病态微藻上的细菌

比健康微藻上的细菌高出两个数量级，达到 5×106

细菌每克藻鲜重[20]。这一观察结果表明，异养细

菌也能同化不受保护的藻类细胞。同样值得注意

的是，健康的巨藻能够控制细菌在其表面的定植，

而且可能存在抑制细菌过度生长的机制，从而降

低了对营养和光照的可及性。此外，一些藻类也

会产生颗粒物有机物，例如透明胞外聚合物颗粒

(TEPs)，研究表明，TEPs 决定了异养菌与藻类共

生的种类和活性[21]。氮是另一重要元素，固氮蓝

细菌(蓝绿藻)是水体生态系统中氮介导相互作用

的关键生物。它们中的一些是寄生在宿主真核藻

类中的内共生体，它们已经适应了与宿主在基因

组水平上的共生互动[22]。在微藻和异养细菌之间

也发现了氮介导的相互作用。杜氏藻促生长细菌

的筛选表明，一些细菌可能促进微藻氮同化[23]。

除了这些营养素之外，还阐明了通过特定维生

素的相互作用。例如，真核藻类对只能由原核

生物合成的维生素 B12 具有营养缺陷，研究揭
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示了维生素 B12 依赖性藻类和异养细菌之间的

相互关系 [24–25]。另一方面，一项对藻类相关生物

膜的宏基因组研究显示，参与 B 族维生素生物合

成的基因以及用于脂肪酶和酯酶的基因较丰富

且具有功能性，表明它们在藻类-细菌联合体中的

关键作用[26]，这种方法有助于通过这些化合物来

发现藻类-细菌之间的相互作用，而用化学方法却

难以检测到。 

1.2  信号转导 

信号转导是藻类-细菌相互作用的另一种形

式。在这种情况下，用于它们相互作用的化学物

质不是营养物质，而是激活或抑制基因表达和/或

生理活动，从而改变它们的行为和生长。藻类和

细菌之间的信号转导被分为真核生物和细菌之间

的“跨界信号”[27]以及古菌和细菌之间的“跨界信

号”[28]。在藻类-细菌的相互作用中，细菌分泌化

学信号，诱导藻类的形态发生变化[29]。此外，健

康的大型藻类可以抑制其表面多余的生物膜的形

成，研究表明藻类能够分泌特定的化学物质来抑

制细菌群体感应，这是成熟生物膜形成所必需的

机制[30]。众所周知，海藻还能分泌挥发性卤代化

合物[31]和脂肪酸[32]，其中一些具有抗菌活性。另

一方面，据报道，细菌群体效应信号分子(如酰基

均丝氨酸内酯)干扰了石莼游动孢子的萌发和生

长，而石莼是一种巨藻，会导致人工构建物的生

物 淤 积 [33] 。 此 外 ， 已 知 细 菌 的 不 同 类 群 如

Shewanella[34]、Streptomyces[35]和 Bacillus[36]可以产

生杀菌代谢产物。这些研究已经揭示了藻际环境

中复杂的信号作用，可以利用生物技术来控制藻

类和/或细菌。 

1.3  基因转移 

基因转移是相邻的微生物之间基因的水平转

移，是一个进化过程，例如藻际环境中的藻和细

菌。Brembu 等[37]在罗布斯塔硅藻叶绿体基因组中

发现了水平基因转移的痕迹。Moszczynski 等[38]

研究表明，甲藻的微管基因组拥有与属于拟杆菌

进化枝的噬冷菌(Algoriphagus)和 /或噬细胞菌属

(Cytophaga)密切相关的基因，表明这些基因发生

了转移。一些水平转移的基因赋予藻类关键的功

能，使其能更好地在变化的环境中生存，例如，

在鸟嘌呤-尿素循环(被认为是从细菌转移的)中编

码酶的硅藻基因促进了它们对偶发性氮可用性的

代谢反应[39]。此外，真核生物的基因组分析也发

现了维生素相关通路的广泛衰减，例如藻类中由

藻圈细菌提供的 B 族维生素的合成[40]，这表明藻

类和细菌是共同进化的，很可能他们在这种进化

过程中建立了特殊的伙伴关系。 

2  藻类-细菌互作在污水生物修复

中的应用 

2.1  去除营养物质 

自 20 世纪 90 年代以来，人们一直在研究由

附着的微藻和细菌组成的联合体从废水中去除营

养物，特别是氮、磷等营养物质。Liang 等[41]利用

小球藻与地衣芽孢杆菌构建了藻类-细菌联合系

统，通过 6 d 的实验结果表明联合系统对 NH4
+和

总磷的去除率达到了 78%和 92%，远远超过了

仅有小球藻的系统(29%和 55%)。Su 等 [10]的研

究结果表明，沉淀后的菌藻培养基对废水的化

学需氧量、总凯氏氮及总磷的 8 d 去除率分别为

98.2%±1.3%、88.3%±1.6%和 64.8±1.0%。Posadas

等 [42]研究了微藻-细菌生物膜生物反应器对系统

中氮、磷的去除，结果显示对氮、磷的去除率达

到了 70%±8%和 85%±9%。Tang 等[43]研究了序批
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式生物膜反应器中菌藻协同系统对生活污水中

氮、磷的生物降解，总氮和总磷的去除率达到了

65.8%和 89.3%，是单纯序批式生物膜反应器去除

率的近 2 倍(38.5%)和 3 倍(31.9%)。 

菌藻协同体系对无机氮的去除机理主要涉及

同化作用[3]。氧化态氮的同化如 NO3
–或 NO2

–首先

还原为 NH4
+态，然后进一步融入氨基酸，而还原

态氮(NH4
+)可以被微藻直接同化。具体来说，硝酸

盐还原酶利用烟酰胺腺嘌呤二核苷酸(NADH)的

还原形式传递两个电子，使硝酸盐转化为亚硝酸

盐。然后亚硝酸盐被亚硝酸还原酶转化成铵，使

用铁氧还蛋白(Fd)作为电子供体(图 2 反应 1a 和

1b)。因此，所有形式的无机氮最终都转化为铵，

然后利用谷氨酸和 ATP 将铵结合到氨基酸中(图 2

反应 1c)[44–45]。除同化作用外，氨挥发作用、硝化

作用和反硝化作用也是无机氮去除过程中的关键

机理。在 pH>8 的条件下，氨可以氨气的形式从水

中挥发(图 2 反应 2)。硝化作用是将 NH4
+氧化成

NO2
–(图 2 反应 3a)再氧化成 NO3

–(图 2 反应 3b)，

主要是通过氨氧化细菌、氨氧化古菌、亚硝酸盐

氧化菌或者是氨氧化细菌完全氧化(图 2 反应 4)得

到的。反硝化与之相反，NO3
–还原成 NO2

–(图 2

反应 5a)再被还原成 N2 或者 N2O(图 2 反应 5b)，

主要是通过反硝化细菌在无氧的水环境中实现

的。近几十年来，厌氧氨氧化菌(图 2 反应 6)和好

氧反硝化菌的发现，可以在完全好氧或厌氧条件

下直接脱氮。 

有机氮(如氨基酸和蛋白质)在各种细菌分泌

的 Gln-合成酶、Glu-2-酮戊二酸氨基转移酶、Glu-

脱氢酶等酶的参与下，可以分解成氨(图 2 反应 8)，

即所谓的氨化或矿化反应[46]。然后，生成的 NH4
+

可以像上面描述的那样从地表水中除去。 

 
 

图 2.  菌藻协同体系去除 N 的机理 

Figure 2.  Nitrogen removal mechanisms by the 
symbiotic system of microalgae-bacteria. 

 

磷在微藻及细菌的代谢过程中起着重要的作

用，无机磷(PO4
3–)可以通过磷酸化作用与有机化

合物(如 DNA、RNA、脂类)结合[3]。被同化的磷

中有很大一部分参与了从 ADP 产生 ATP 的过程，

同时伴随着一种形式的能量输入(反应式 1)[43]。同

化的磷除用于微藻和细菌的生长繁殖之外，一些

微藻和微生物还能摄取一些磷并将其储存在细胞

内。此外，在 pH 值较高的条件下，磷酸可以与废

水中的钙、镁离子形成羟磷灰石，通过与微藻或

细菌分泌的胞外聚合物形成氢键而吸附在微藻或

细菌的表面。 

2NADP+3H2O+2ADP+Pi→2NADPH2+3ATP+O2 

反应式(1) 

2.2  去除废水重金属 

微生物包括细菌、藻类、真菌，可以从外部

环境中有效地积累重金属，利用菌藻联合体去除

废水中的重金属得到了广泛的应用。微藻和蓝藻

细菌的细胞壁由多糖和碳水化合物组成，这些多

糖和碳水化合物具有负电荷(氨基、羧基、羟基或

硫化物)基团。大多数金属与带负电荷的配体基团

结合，这是废水中金属去除的基础。金属除了可

以吸附在细胞表面和胞外多糖上以外，还可以被

摄取到细胞内，并入空泡或霰石(CaCO3)结构，并
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沉淀在细胞表面或内部。但是，重金属是光合作

用的有效抑制剂，因为它们可以取代或阻断某些

酶活性位点的金属假体原子。同样，细菌细胞壁

的酸性官能团也可以结合大量的水阳离子，从而影

响这些阳离子的形成、分布和迁移。在废水中生长

的藻类可以提供一种简单、长期的去除金属污染物

的途径。Kalin 等[47]描述了从废水中解毒铀的三步

过程。首先，海藻细胞壁中的配体可以有效地从废

水中去除 U(VI)，然后将水体中的 U-藻微粒清除到

沉积物中。随后，死藻细胞向异养菌提供碳、氮、

磷，最终将 U(VI)还原为 U(IV)。Loutseti 等[4]探究

了混合微藻、蓝藻、硅藻和细菌的生物过滤器处

理含 Cu 和 Cd 废水的效果，结果表明接触 5 min

后，Cu 和 Cd 的去除率达到了 80%和 100%。 

2.3  降解 PAHs 及原油 

一些微藻能够降解原油、PAHs 等有机污染

物。据报道，海洋硅藻(Skeletonema costatum)和小

球藻(Chlorella vulgaris)对多环芳烃及原油的降解

有较显著的效果。菌藻共生体系在处理石油烃、

PAHs 废水方面逐渐得到了关注。Tang 等[16]通过

4 株石油烃降解菌与耐油斜生栅藻(Scenedesmus 

obliquus GH2)构建了人工微藻-细菌体系，微藻的

加入显著提高了石油烃降解菌对原油的降解效

果，特别是多环芳烃的降解。Mishamandani 等[48]

通过海洋硅藻肋骨线藻(Skeletonema costatum)-细

菌组合，探究了与海洋硅藻骨架藻共生的石油烃

降解菌对原油的反应以及多样性。结果表明，海

洋硅藻本身是不能利用碳氢化合物作为自身的碳

源和能源的，但是，与硅藻相共生的细菌群落在

原油的刺激下，对多环芳烃产生反应并降解，证

实了海洋真核浮游植物的生物圈是海洋中尚未开

发的生物群落，并发现了能够对石油污染作出反

应的新的石油烃降解类群。据报道，天然浮游植

物及相关的石油烃降解菌显著提高了原油中毒性

更强的 PAHs 的降解，尤其是分子量较大的二苯并

噻吩、4-甲基二苯并噻吩、C28S-三芳香族类固醇[12]。 

2.4  降解废水中的药物 

世界范围内被药物(PCs)污染的水污染问题日

益严重，因其具有较大的生态毒性和健康隐患，

已经成为一种新兴的环境问题。微藻生物修复是

一种太阳能驱动、生态综合、可持续的资源化利

用策略，近年来微藻介导的 PCs 生物修复受到了

科学的关注[6]。微藻去除 PCs 的机理包括生物吸

附、生物富集和细胞内外生物降解。微藻对 PCs

的吸附包括但不仅限于双氯芬酸、布洛芬、对乙酰

氨基酚、美托洛尔、三甲氧苄啶、卡马西平、雌二

醇、b-雌二醇、炔雌醇等，吸附量达 0%–16.7%。

生物积累是由能量驱动的一种吸收底物的代谢过

程。藻可以通过生物积累吸收有机污染物和生长

养分。生物降解是微藻去除水相有机污染物最有

效的途径。微藻通过催化降解复杂的母体化合物

形成更简单的分子而达到降解 PCs 的目的。微藻

能够分泌各种胞外聚合物，包括多糖、蛋白质、

酶、取代基(多糖-链甲基-乙酰基)和脂质。胞外聚

合物可以形成一种水合生物膜基质，通过保持细

胞外酶与细胞的紧密结合，使其能够转化为具有

溶解性、胶体性或固形性的有机化合物，从而起

到体外消化系统的作用。 

2.5  降解其他的有机化合物 

菌藻共生体系愈来愈广泛地被用于修复各种

废水中的有机物，除上述介绍的以外，还包括甲

基叔丁基醚[49]、硫氰酸盐[50]、苯并[a]芘[51]、酚类

化合物[52]、环烷酸[5]及水杨酸[53]等。通过菌藻共

生体系来降解废水中的各种有机污染物，能够使
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污染物彻底降解，不会产生二次污染，有机物中

碳、氮、磷、硫等元素进入相应的地球化学循环，

净化环境。与此同时，微藻还可以产生生物质能

源，实现双赢。 

本课题组利用厌氧折流板反应器(ABR)，以

Fenton 氧化为前处理方法，研究了不同氧环境菌

藻共生系统对油田产出水中水解聚丙烯酰胺生物

降解的影响，确定了降解水解聚丙烯酰胺的最适

条件[54]；在厌氧条件下，HPAM 在酰胺酶的作用

下发生水解，酰胺基团的 C-N 键断裂，水溶液中

的-OH 取代-NH2，释放出 NH3，产生-COOH、HPAM

的酰胺基团作为氮源被微生物利用；HPAM 的碳

骨架发生断裂，被降解为小分子化合物，作为碳

源被微生物利用[55]。 

3  结论和展望 

菌藻共生体系在大自然中是广泛存在的，本

文对菌藻共生体系中微藻与细菌的相互作用以及

在废水处理中的应用进行了总结。微藻与细菌通

过营养交换、信号转导以及基因转移实现二者的

互利共生。菌藻共生体系在废水处理中的应用是

非常有价值的，在整个处理过程中不需要额外提

供 O2 便能够实现污染物的安全有效去除、CO2 的

排放与吸收、营养元素的有效循环及藻类生物量

的平衡。 

然而，对于产业化的污染水体连续处理，菌

藻共生体系中的微藻和细菌需要严格筛选。苯乙

烯、酚类化合物等有机污染物浓度高，可抑制微

生物降解菌群，PAHs 等化合物水溶性低，也会限

制生物降解过程。因此，菌藻共生体系处理废水

的工业化还有很长的一段路要走，进一步提高该

体系的处理效率，或许更能引起企业的关注。 
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Abstract: Microalgae play a key role in diverse marine ecosystem, and they also naturally coexist with a large 

variety of other microorganisms. In this symbiosis, O2 released by algal photosynthesis is utilized by 

aerobicheterotrophic bacteria to mineralize organic compounds, and bacterial respiration provides CO2 as a carbon 

source to algae. The algae-bacteria consortia has been extensively studied for applications in wastewater treatment. 

The algae-bacteria interactions and the application of microalgae-bacteria symbiosis system in wastewater 

treatment were summarized. According to previous studies, algae-bacteria interactions are categorized into nutrient 

exchange, signal transduction and gene transfer. The treatment of wastewater, contaminated by nutrients, heavy 

metals, crude oil, polycyclic aromatic hydrocarbons, and pharmaceutical contaminants through microalgae-bacteria 

symbiosis system was reviewed. Assimilation, anaerobic ammonia oxidation, nitrification and denitrification, 

phosphorylation are key mechanisms during inorganic nitrogen and phosphorus removal. The removal mechanisms 

of heavy metals, crude oil, polycyclic aromatic hydrocarbons, and pharmaceutical contaminants by 

microalgae-bacteria symbiosis system include bioadsorption, bioaccumulation, and intracellular and extracellular 

biodegradation. 

Keywords: microalgae-bacteria, interactions, nutrients, heavy metals, pharmaceutical contaminants, petroleum 

hydrocarbons 

 

(本文责编：张晓丽) 
                           

Supported by the Natural Science Foundation of Shandong Province (ZR2018MD018), the Doctoral Scientific Research Initial 
Foundation of Yantai University (HX2018B32) 
*Corresponding author. Tel/Fax: +86-535-2105625; E-mail: pirongrui@163.com 
Received: 23 December 2018; Revised: 15 March 2019; Published online: 3 April 2019 

 
皮永蕊，2017 年 7 月，在中国海洋大学获海洋化学工程与技术理学博士学位。2015 年 9 月至

2016 年8 月期间，获国家留学基金委资助，赴加拿大纽芬兰纪念大学学习交流一年。2017 年9 月

进入烟台大学海洋学院工作至今。研究方向为海洋溢油地球生物化学，采用微藻生物学、

蛋白质组学、微生物学、基因组学等学科交叉的研究手段，探索菌藻共生体系在溢油生

物处理过程中溢油组分的降解规律，微藻生理活性的变化规律，石油烃降解菌群群落结构

的演替规律，石油烃化合物生物降解的动力学及其地球化学标志物的变化，碳稳定同位素

技术在石油烃化合物微生物降解、迁移过程中的应用。现已在包括 Chemical Engineering 

Journal、Bioresource Technology、Journal of Cleaner Production、Journal of Chemical 

Technology and Biotechnology、Ecological Engineering 在内的学术期刊上发表论文 10 余篇。  


