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摘   要：高盐废水因具有硬度高、可生化性差、水质成分复杂等特点，是较难处理的工业废水

之一。现有物化处理技术存在运行成本高、处理效率低、二次污染重等诸多瓶颈。耐盐/嗜盐微生

物可在高盐环境下进行正常生理代谢，因此，开发经济、高效、可靠的高盐废水生物处理技术有

望成为高盐废水处理的主流方向之一。本文系统综述了耐盐/嗜盐微生物盐溶、胞内小分子相容溶

质积累、蛋白质稳定和细胞表面稳定等高渗透压适应策略。由于嗜盐微生物存在生长条件苛刻、

功能微生物种类稀缺等问题，因此，耐盐微生物在高盐废水处理的未来应用空间更大。最新研究

发现强化调控技术(电、光、磁)可提升微生物的高渗透压适应能力，其中电调控技术或是未来高

盐废水生物处理的重点研究方向。 
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Abstract: High salinity wastewater is one of the most difficult treating industrial wastewater because 
of its high hardness, poor biodegradability and complex composition. Traditional physical and chemical 
treatment technologies have many disadvantages, such as high operating cost, low treatment efficiency 
and serious secondary pollution. Considering halotolerant microorganism and halophilic microorganism 
can achieve normal physiological metabolism in high salinity environment, exploring economical, 
efficient and reliable biological treatment technology for high salinity wastewater is expected to 
become the mainstream of high salinity wastewater treatment. In this review, halotolerant/halophilic 
microbial strategies, such as salting-in, accumulation of compatible solutes (intracellular small 
molecules), protein stabilization, and cell surface stabilization, were systematically summarized. 
However, due to the severe growth conditions of halophilic microorganisms and the scarcity of 
functional microorganism species, halotolerant microorganisms were more likely to be used in the 
treatment of high salinity wastewater in the future. Latest research indicated that enhanced regulation 
technologies (electricity, light and magnetism) could improve the adaptability of microorganisms to 
high osmotic pressure, and electric regulation technology might be the key research direction of 
biological treatment for high salinity wastewater in the future. 

Keywords: high salinity wastewater; halotolerant microorganism; halophilic microorganism; strategy of 
high osmotic pressure adaptation; strengthening regulation technology 
 

2017 年我国废水产生总量约为 690 亿 t，

并以每年 2%的速率增长[1]。高盐废水产生量一

般约占废水总量的 5%，依此估算 2022 年我国

高盐废水产生量高达 38.2 亿 t[2]。高盐废水的来

源可分为 2 大类：一类为海水(盐度 2.5–3.5wt%)

的直接利用，如中国香港地区因缺乏淡水资源，

采用海水直接冲厕；另一类为工业高盐废水(盐

度 3.5–20.0wt%)的排放，包括石油、印染、化

工等行业排放的废水。主流观点认为，盐度(以

NaCl 计)超过 1.0wt%的废水为高盐废水，但也

存在其他划分标准[3]。Shi 等将废水分为含盐废

水 (盐度大于 1.0wt%)和高盐废水 (盐度大于

3.5wt%)[4]；Pernetti 等将废水分为含盐废水(盐

度 0–1.0wt%)、高盐废水(盐度 1.0–3.5wt%)和

超高盐废水(盐度大于 3.5wt%)[5]。 

生物法和物化法是常见的废水处理技术。

常规微生物在高盐环境下会因渗透失衡而丧失

细胞活性，因此物化法是当前高盐废水的主要
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处理方法。但其在实际应用过程中存在诸多痛

点：电解、芬顿等高级氧化技术的处理成本远

高于生物处理技术，且对于低浓度有机物去除

效果不明显[6]；蒸馏、浓缩等物理技术的固体

盐产物被判定为危险废物，后续处理困难[7]。

因此，亟需开发经济、高效、可靠的生物处理

技术来解决高盐废水处理难题。 

高盐废水易对微生物正常代谢产生抑制作

用，而耐盐微生物和嗜盐微生物因具有特定的

高渗透压适应策略(以下简称“高渗适应策略”)

得以在高盐环境下维持正常生理代谢。但由于

嗜盐微生物生长条件苛刻、功能微生物种类稀

缺，因此在盐度较高(3wt%左右)的废水处理中

耐盐微生物的普适性更强、挖掘空间更大。

Kurt-Kizildogan 等、Mokashe 等和 Tan 等都曾

对高盐环境中微生物进行综述，此类研究对微

生物的分类较为模糊，对其高渗适应策略的总

结不全面，对相关耐盐强化调控技术的探究较

少[8–10]。因此，本文系统总结了高盐环境微生

物的分类标准，阐述了微生物高渗适应策略的

研究现状，探讨了部分耐盐强化调控技术的研

发进展，并对未来研究方向进行了展望。 

1  高盐环境中的微生物 
在高盐环境中生存的微生物可分为耐盐微

生物(halotolerant microorganism)和嗜盐微生物

(halophilic microorganism)。Uratani 等认为耐盐

微生物能够在不同盐度下兼性生长，嗜盐微生

物只能在特定盐度范围内专性生长[11]。罗玲等

认为耐盐微生物在无盐条件下生长最佳，而嗜

盐微生物的生长离不开高盐环境 [2]。由此可

见，目前对于嗜盐和耐盐微生物的定义并没有

清晰统一的界定标准[12]。结合已有报道，本文

提出嗜盐微生物是指在最适盐度范围内生存最

好并进行专性生长的一类微生物，盐是其生长

的必要条件；耐盐微生物是指可耐受较低盐度

并在相对较大盐度范围内兼性生长的一类微生

物，盐不是其生长的必要条件。 

常用的微生物分类方法仅可对部分极端嗜

盐微生物菌种进行确认，包括测定微生物 16S 

rRNA/DNA 序列、DNA 的 GC 含量以及对微生

物进行 DNA 杂交分析等[13]。目前大多数研究

是根据微生物的最适盐度范围进行分类，以

Kushner团队提出的分类方法为主流[14–18]。此外，

Ray 等还发现嗜盐和耐盐微生物对于 4,6-二甲

基嘧啶-2-硫醇(4,6-DMPT)的敏感程度不同，提

出该物质有助于在体外进一步对 2 类微生物进

行区分[19]。 

但现有大多数文献对 2 类微生物耐盐范围

的区分较为混乱，没有统一的标准。Kushner

在 1993 年出版的 The Biology of Halophilic 

Bacteria 一书中根据微生物的耐盐能力进行区

分[14]。Lay 等和 Mokashe 等依据耐盐、嗜盐微

生物对盐度的依赖性也进行了分类(表 1)[9,20]。

另外，根据 BacDive 网站统计，82 892 种菌株

的平均最佳盐度为 3.03wt%，证明在 3wt%盐度

附近的微生物数量最多、种类最丰富。  

嗜盐微生物生长条件苛刻，在非最适盐度

下生命力较脆弱，易丧失生物活性；并且嗜盐

微生物中古菌占据比例较大，功能微生物种类

稀缺，可挖掘空间较小[21]。反观耐盐微生物生

存范围广，可耐受一定浓度的盐溶液，在非最

适盐度环境下处于胁迫状态，但仍能进行正常

的生长代谢活动[10]。综上，耐盐微生物在盐度

较高(3wt%左右)的环境下普适性更强，实际应

用场景更为丰富[22–23]。 
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表 1  微生物耐盐性的不同分类标准 
Table 1  Different classification criteria for salt tolerance of microorganisms 

Microbial species 
Optimum salinity range (in NaCl)/wt% 

Reference [14] Reference [20] Reference [9] 
Halotolerant microorganism <1.17 <1.00 <1.10 
Slight halophile microorganism 1.17–2.90 1.00–3.00 1.10–2.75 
Moderate halophile microorganism 2.90–14.60 3.00–15.00 3.30–11.00 
Borderline extreme halophile microorganism 14.60–23.40  10.50–16.50 
Extreme halophile microorganism 23.40–34.50 >15.00 16.50–25.90 

 

2  高盐环境微生物渗透压适应策略 
现有文献对耐盐微生物和嗜盐微生物分类

较为模糊，且研究对象多为混菌体系，难以区

分在高盐环境下到底哪类微生物起主要作用，

而以纯菌为研究对象的多以嗜盐微生物为主，

对于耐盐微生物的研究较少[10,24]。鉴于此，本

文并未严格区分 2 类微生物的高渗适应策略，

而是系统阐述了微生物在高盐环境下的盐溶、

胞内小分子相容溶质积累、蛋白质稳定和细胞

表面稳定等高渗适应策略。 

2.1  盐溶策略 
盐溶策略 (salt-in)是极端嗜盐杆菌的典型

耐盐策略，同时还存在于厌氧嗜盐真菌和红盐

杆菌中[25–26]。研究发现嗜盐微生物的 Na+输出

基因和 K+吸收基因具有较高的表达能力，其中

Na+/H+逆向转运蛋白可在 ATP 驱动下将胞内多

余的 Na+排出细胞。Edbeib 等已对 Na+的相关高

渗适应策略进行了详细的总结，本文不做过多

介绍[27]。 
K+转运蛋白多为单向转运，通过胞内累积

高浓度 K+来平衡内外渗透压[28]。并不是所有累

积的 K+都具有渗透活性，一部分 K+需要平衡细

胞质大分子的负电荷，只有平衡其他小分子负电

荷的 K+才对细胞起渗透保护作用[29]。细胞中维

持 K+内稳态的系统主要有 Kdp、Trk 和 Tup 等系

统。(1) Kdp 系统。该系统通过一种 P 型 ATP 酶

的作用分解 ATP 产生能量进而吸收 K+。Strahl
等发现嗜盐菌极端嗜盐古生菌 (Halobacterium 
salinarum) R1 通过表达 K+转运蛋白 KdpFABC 
P 型 ATP 酶来抵抗高盐环境[30]。(2) Trk 系统。

Trk 系统由 TrkH 或 TrkG 的跨膜蛋白组成，当

介质中 K+浓度大于 1 mmol/L 时，Trk 系统起主

要作用。(3) Kup 系统(也称作 TrkD 系统)。Kup
系统是一个低 K+吸引力的系统，主要起辅助作

用[29]。正是由于上述 Kdp 系统等多种胞内 K+

维稳系统的调节作用，微生物才能在高盐环境

下通过盐溶策略维持细胞良好活性。 
Speth 等发现厌氧氨氧化细菌 (anaerobic 

ammonium oxidation，Anammox)可以积累 K+

或胞内小分子相容溶质，该物质在高盐条件下

能够保持细菌的渗透平衡[31]。Vaidya 等经检测

发现在高盐环境下极端嗜盐菌胞内 K+浓度较

高，而大部分耐盐菌胞内 K+浓度较低(约为极端

嗜盐菌的 1/10)，但其中一株耐盐菌 SS8 的胞内

K+浓度较高[32]。这表明盐溶策略主要存在于嗜

盐微生物中，但也可能在极少数耐盐微生物中

发挥作用。此外，最新研究表明，胞内第二信

使在环境胁迫下将对离子吸收起调节作用，如

cyclic-di-AMP 和 cyclic-di-GMP。Cui 等通过研究

发现在山梨醇诱导的渗透胁迫下，Synechocystis 
sp. PCC 6803 中 cyclic-di-AMP 增长 3 倍，在蓝细

菌(Fremyella diplosiphon)中增长 2 倍[33]。进一步

研究发现，c-di-AMP 与 KdpD (组氨酸激酶)结合
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抑制了盐胁迫下KdpFABC的上调，表明 c-di-AMP
是葡萄球菌(Staphylococcus aureus)胞内 K+吸收

的负调节因子。关于第二信使的相关研究较少，

仍处于研究探索阶段。 

2.2  胞内小分子相容溶质积累策略 
相容性溶质具有分子量低、水溶性强、毒

性弱等特点，可在生物细胞内高浓度积聚以维

持细胞渗透平衡。微生物可通过胞内合成或从

周围介质中直接获取进而积累胞内小分子相容

溶质，包括甘油、蔗糖、外泌素和甘氨酸甜菜

碱等。甘油是分子量最小的有机渗透溶质，由

于该物质的高渗透性导致其在原核微生物中几

乎无法存留，只存在于部分真核微生物中[34]；

甘氨酸甜菜碱是分子量第二小的有机渗透物

质，是众多微生物在高渗环境下积累的主要胞

内小分子相容溶质[34]；最近还发现了盐胁迫下

蔗糖积累的新策略[35]。 
崔小华研究了海洋着色菌 Marichromatium sp. 

283-I 的生物学特性及高渗适应策略，经 HPLC
检测发现菌株胞内积累高含量的甜菜碱，且随

着盐浓度升高甜菜碱含量也逐渐升高[36]。Park 
等通过实验验证盐单胞菌 Halomonas socia 
CKY01 可在胞内合成外泌碱和脯氨酸等小分

子溶质来耐受盐胁迫[37]。杨重等对 2 株耐盐菌

株葡萄球菌 Staphylococcus sp. YZ-1 和芽孢杆

菌 Bacillus cereus CC-1 进行了基因组序列分

析，发现都含有编码甘氨酸甜菜碱转运蛋白基

因[38]。邱凯旋等探究了石油降解菌 HX-2 菌株

的甜菜碱合成基因(BetB)、转运蛋白基因(H0、
H1、H3 和 H5)及其在高盐条件下的表达情况，

结果显示甜菜碱转运蛋白基因的表达与盐度及

甜菜碱投加量呈正相关性[39]。这些胞内小分子

相容溶质是极性和可溶的两性离子，也被称作

强水结构形成剂，在蛋白质分子没有变性的情

况下发挥稳定作用 [40]。大多数耐盐和轻度、

中度嗜盐生物，包括无氧光合细菌、需氧异养

细菌、蓝藻和产甲烷菌，普遍通过积累或合成

胞内小分子相容溶质来维持细胞渗透平衡[8]。

研究表明，使用胞内小分子相容溶质积累策略

的微生物通常比使用盐溶策略的微生物更灵

活，更容易适应压力或盐度突变。当受到低浓

度盐度冲击时，胞内过量的小分子相容溶质可

通过机械敏感通道排出，或在细胞内转化为非

活性状态。在盐度突然增加后，无机离子可以

在胞内短暂地积累，然后被新合成的有机溶质

所取代。此外，这些小分子相容溶质还可作为

稳定剂，维持细胞内各类大分子的活性构象，

以适应极端条件。经上述讨论后发现，虽然胞

内小分子相容溶质的摄取、合成所需能量高于

盐溶策略消耗的能量，但胞内小分子相容溶质

积累策略却被微生物普遍采用，这表明该策略

的适用性更强，平衡渗透压效果更好。 

2.3  蛋白质稳定策略 
高盐溶液会增加水的表面张力，导致微生

物的蛋白质和溶液中的盐离子之间进行水化竞

争。盐离子从蛋白质表面清除一层重要的水分

子，导致普通微生物的蛋白质变性、失去活性

构象[41]。而耐盐和嗜盐微生物通常需要特定的

盐度才能表现出蛋白质/酶的溶解性、稳定性和

催化性[42]。 
嗜盐微生物蛋白酶在高盐度环境中表现出

最佳活性，大多属于丝氨酸蛋白酶组；耐盐微

生物蛋白酶无盐依赖性，主要由金属蛋白酶组

和丝氨酸蛋白酶组构成。丝氨酸内蛋白酶

(E.C.3.4.21)以丝氨酸作为活性中心参与催化过

程，由丝氨酸(Ser)、组氨酸(His)和天冬氨酸(Asp)
组成，它们通过三级结构组合在催化位点上，

通常被称为“催化三联体” (catalytic triad)[9,43]。

金属蛋白酶以金属离子作为活性催化中心，并

作为辅助因子与酶紧密结合。这些金属离子还



 

 

 

陈龙等 | 微生物学报, 2022, 62(9) 3311 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

可以提升酶结构的稳定性，共同形成活性构  
象[9]。Soppa 以耐盐酶 DehHX 为例发现以下特

点：(1) GC 含量高；(2) 酸性残留物含量高；(3) 碱
性和疏水残留物含量低；(4) 表面负电荷高[44]。

酸性残基位于蛋白质表面，参与形成一个强大

的水合壳(hydration shell)，可以抵抗蛋白质聚集

体的形成。同时羧酸离子所产生的大量负电荷

表面残基有助于提高 DehHX 的稳定性[45]。进一

步研究发现，耐盐和嗜盐微生物蛋白质的氨基

酸组成与普通微生物蛋白质的氨基酸组成相比

具有以下特点：(1) 多出近 20%的酸性氨基酸

残基(如天冬氨酸和谷氨酸)；(2) 赖氨酸残基更

少；(3) 与非嗜盐酶相比，小疏水残基(丙氨酸

和甘氨酸)和极性残基(丝氨酸和苏氨酸)数量增

加[9,46]。这些特点均有助于微生物在高盐环境下

平衡渗透压，降低细胞表面的疏水性，提升细

胞稳定性，并促进高盐条件下的细胞水化作用。 

2.4  细胞表面稳定策略 
上述各种稳定策略均在细胞质中进行，暴

露在高盐环境的细胞表面也存在相应稳定策

略。随着盐度的增加，嗜盐菌的细胞膜阴离子

磷脂的比例逐渐提高，产生额外的膜表面电荷，

有助于维持细胞质膜的水化状态。同时胞外聚

合物(extracellular polymeric substances，EPS)数
量快速增加，通过改变表面电荷、疏水性等物

理化学特性，增强微生物的主动运输和扩散活

动，因此，EPS 对于污泥颗粒化、生物膜形成

和结构完整性的维护至关重要[47–51]。 
Hong 等发现随着盐度从 0 g/L 提高到 35 g/L 过

程中，EPS 含量也随之增加，由 13.39 mg/(g MLSS)
增长到 39.98 mg/(g MLSS)[52]。Liu 等发现不能

产生 EPS 的细菌相较于产生 EPS 的细菌细胞

内含有更高的 Na+浓度，并且产生 EPS 的细菌

可能具有更强的耐盐性[53]。最新研究发现，微

生物 EPS 的增加可能与微生物的群体感应

(quorum sensing，QS)相关。Li 等发现在盐度

2wt%和 4wt%条件下活性污泥处理有机物能力显

著降低，添加酰基高丝氨酸内酯(acyl-homoserine 
lactone，AHL)介导的群体感应信号分子混合物

(C6-HSL、C8-HSL 和 3OC8-HSL 各 0.1 μmol/L)
可促进微生物 EPS 的分泌，促进作用在盐度

2wt%条件下明显，但在盐度 4wt%条件下不显

著[54]。Zhu 等发现高浓度的信号分子 AHLs 促

进厌氧氨氧化细菌产生更多的 EPS，提高其对

盐胁迫的耐受性[55]。Gu 等发现外源补充 AI-2
可以促进 EPS 的产生、并改变与多糖合成的相

关基因 lamC 和 ftsH，最终促进植物乳杆菌

(Lactobacillus plantarum)生物膜的形成并提升

环境耐受性[56]。 
综上，本文讨论了高盐环境微生物的 4 种

高渗适应策略，发现在高盐环境下耐盐微生物

存在高渗透压适应多策略协同现象，如 SS8 同

时采用盐溶策略和胞内小分子相容溶质积累策

略，因此，筛选出具有多种高渗适应策略的耐

盐微生物意义重大。未来研究应探明上述策略

之间是否存在协同或抑制作用，是否还存在其

他未知的高渗适应策略等，进而最大限度地利

用微生物耐盐能力和污染物降解能力。 

3  微生物耐盐强化调控技术 
由表 1 可知，耐盐微生物在较高盐度条件

下凭借胞内小分子相容溶质积累策略等部分高

渗适应策略维持细胞渗透压平衡，但生物活性

较低；嗜盐微生物在高盐条件下因具有盐溶策

略等高渗适应策略而表现出良好活性[9,14,20,57]。

已有研究证实，驯化是一种提高微生物极端环

境耐受性的有效方法[58]。高盐驯化是指通过逐

渐提升环境盐度使耐盐微生物存活下来并成为

优势微生物的过程。虽然高盐驯化已被证实是

可行的，但在实验室条件下对微生物进行连续
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不间断培养通常需要较长时间才能获得理想的

突变基因。为符合实际工程应用要求，亟需开

发出一种快速、高效、稳定的微生物耐盐强化

调控技术。最新研究发现，电、光、磁调控技

术可有效加速高盐环境微生物的驯化过程，还

能强化微生物的污染去除能力，经调控后的耐

盐微生物活性较高，但具体强化调控的高渗适

应策略尚不明确[59–67]。微生物高渗适应机制及

耐盐强化技术示意图详见图 1。 

3.1  电强化调控技术 
电强化调控技术是通过电子传递方式将

能量提供给环境微生物，促进其自身合成可溶

性蛋白和多糖，提高关键酶活性，有助于微生

物快速适应高盐环境 [59]。为探究电强化调控

技术是否可以提升高盐环境下微生物的耐受

能力，Cardenas-Robles 等利用生物电化学系统

(bioelectrochemical system，BES)处理高盐染料

废水，并发现在电场作用下的微生物生长速度

显著提升，污泥浓度也提升了约 40%[68]。Zhang
等利用电辅助厌氧技术处理高盐废水，发现电

场的存在增强了挥发性脂肪酸的生物降解，并

通过 PCR-DGGE 的分析表明电强化调控技术

在处理过程可有效富集耐盐微生物[69]。本课题

组前期对电强化调控技术展开了研究，发现在 
 

 
 
图 1  微生物高盐渗透适应策略及其耐盐强化技术 
Figure 1  High salinity osmotic adaptation strategies and salt tolerance enhancement techniques of microorganisms. 
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40 g/L NaCl 的高盐环境下，微生物处理对氟硝基

苯(p-fluoronitrobenzene，p-FNB)能力几乎完全丧

失，而在 BES 体系中相同时间内 p-FNB 去除率达

100%，氟离子累积浓度为(0.149±0.020) mmol/L。
因此，连续的电强化调控技术提升了 BES 中微

生物的高渗透压适应能力并加强了目标污染物

的降解能力。为进一步了解电强化调控策略，

本课题组对电强化调控前后的微生物离子含量

和蛋白/多糖比值进行测定，发现经电强化调控

后的微生物胞内 K+浓度提高了 4.78 倍，而 Na+

的浓度只上升了 1.70 倍。此外，蛋白/多糖的比

值也从 3.09 升高到 7.79[59]。但目前此类研究多

以混菌体系为主，研究目标集中在污染物去除

效果的验证。电强化调控技术到底是通过提高

混菌体系中耐盐微生物的高渗适应能力还是加

速混菌体系中嗜盐微生物的富集尚未有明确报

道。因此，在未来研究电强化调控机制时应进

行纯菌试验验证，进一步开展系统、深入的机

制研究对实际应用意义重大。 

3.2  光强化调控技术 
利用光强化调控技术(如 UV 光)提升微生

物高渗适应能力是近年来的研究热点。虽然紫

外线照射会引起微生物诱变 DNA 损伤，进而导

致生物失活，但研究发现，将 UV 光强度控制在

合适范围，即可在较高盐度条件下提高污染物去

除率[60–64]。Hartke 等发现乳酸乳杆菌在 254 nm
紫外线照射下暴露 30 min 将产生热应激蛋白

(如 GroEL 和 GroES)，同时可能产生交叉保护

效应，有效提升菌种高渗适应能力 [70]。Wang
等从南极苔藓 (Pohlia nutans)中分离到一个

CPD 光解酶基因 PnPHR1，并发现 UV-B 辐射

可提高其表达水平[62]。该基因通过增强根际微

生物胞内 Na+/H+逆向转运蛋白基因 (NHX)表
达、高亲和力钾转运蛋白(HKT)表达以及胞内

脯氨酸合成，进而提升其对 UV-B 辐射和盐胁

迫的耐性。张琳等分离到一株中度嗜盐菌

Halomonas TTW4，通过紫外诱变获得突变株

UV-1。经检测发现 UV-1 胞内甜菜碱含量最高可

达 190 μg/mg，而盐敏感突变株胞内甜菜碱含量

在 150 μg/mg 以下，最低的只有 110 μg/mg[71]。

综上，UV 光照射可产生交叉保护效应并增加微

生物胞内甜菜碱等胞内小分子相容溶质含量，

但关于光照强化调控微生物高渗适应能力的相

关报道较少，相关机制仍不够清晰。 

3.3  磁强化调控技术 
静态磁场(static magnetic field，SMF)可以

降低扩散阻力对酶反应动力学的影响，加速酶

接近底物并与底物重组，最终体现在微生物数

量的增加以及处理效率的提升[65–67]。Niu 等发

现 SMF 可以促进细胞质膜产生更多的不饱和

脂肪酸，并推测 SMF 可能加速或改变微生物

调控过程而增强对高盐环境的耐受性 [72–73]。

Shao 等研究了中强度 SMF 对海洋微生物群落在

不同盐度条件下进行偶氮染料脱色的影响。在

恒定磁场强度作用下，300 mg/L 酸性红 B (acid 
red B，ARB)在 0、30、50 g/L 的盐度条件下的

脱色率分别为 94.6%–98.9%、92.1%–98.9%和

68.7%[74] 。 Wang 等也进行了类似实验，在

30、50、70 g/L NaCl 的情况下，以不进行磁场

调控和施加 24.6 mT 的 SMF 进行 12 h 脱色，结

果发现磁场调控后的脱色率较无磁场对照组提

高了约 138%，同时磁场对酵母细胞的生长还

有轻微的促进作用[75]。通过上述研究发现，在

磁场强化调控作用下微生物的脱色效率得到提

升，并且在盐度较高的条件下仍可以保持理想

脱色率。但当盐度超出一定范围后，微生物脱

色能力将迅速丧失，表现为 ARB 脱色率明显

下降。因此，在一定磁场调控作用下，需要控

制合适的盐度条件，进而最大限度地发挥高盐

废水中的微生物去污潜能。 
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电、光、磁强化调控技术均可在一定程度

上提升高盐环境微生物的高渗适应能力以及污

染物去除能力。考虑到光、磁强化调控技术的

可控性较差且目前机理研究完善度较低，而电

强化调控技术相对可控且具有一定的工程应用

前景，因此，电强化调控技术或许是未来高盐

废水生物处理的重点研发方向，但具体调控机

制还有待进一步深入探究。 

4  结论与展望 
目前，利用微生物处理高盐废水已取得一

定进展，本文在分子水平上梳理总结耐盐微生

物和嗜盐微生物的高渗适应策略以及耐盐强化

调控技术，但许多强化调控技术机制仍亟待探

明，为未来实际工程应用提供理论依据： 
(1) 针对盐度在 3wt%左右的废水，未来研

究重点可放在将普通微生物驯化为耐盐微生物

上。这样既可保留微生物的功能基因多样性，

又可提升相应的耐盐能力。  
(2) 迫切需要建立一个在盐胁迫环境中调

控微生物的基因、蛋白质和代谢产物的相互作

用网络，深入了解微生物的高渗适应策略，并

扩大微生物的盐度适应范围，以便有效适应水

质水量波动大的高盐工业废水处理需求。 
(3) 相较于光、磁强化调控技术的可控性较

强、且成熟度不高的特点，电强化调控技术的

可控性较佳且具有良好的实际应用前景，但其

强化调控技术的详细机制有待进一步探明。 
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