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铁氧化菌菌株 EEELCW01 的基因组分析及砷转化功能 

熊潇然 1，邹奇 2，吴川 3，夏礼兵 1，潘炜松 1* 

(1.湖南农业大学生物科学技术学院，湖南 长沙 410128；2.华南师范大学生命科学学院，广东 广州 510006； 

3.中南大学冶金与环境学院，湖南 长沙 410083) 

摘 要：以从砷污染农田土壤中分离的 1 株铁氧化细菌 EEELCW01 为研究对象，对该菌进行全基因组分析，通

过 GO、KEGG、COG 等数据库比对，预测该菌砷相关基因的功能；采用水培试验，验证该菌的砷转化能力。结

果表明：菌株 EEELCW01 基因组大小为 4 714 242 bp，具有 2 条大小分别为 2 065 078 bp 和 2 649 164 bp 的染色

体，GC 含量为 55.99%，染色体上有 4588 个 CDS，包含 58 个 tRNA 和 12 个 rRNA；COG 数据库注释表明该菌

基因功能主要集中在氨基酸转运代谢、无机离子转运代谢等过程，GO 数据库注释表明该菌主要包含膜组成部分、

氧化还原过程和相关酶活性等功能，KEGG 注释显示代谢相关的基因占比最高；菌株 EEELCW01 基因组中含有

多种与砷代谢相关的基因(arsC、arsH、arsB、arsR、acr3、arrA、arxA 和 arsM)；菌株 EEELCW01 将 As(Ⅴ)还原

为 As(Ⅲ)的能力强，有氧条件下，3 d 时还原率达 40.1%。可见，可利用该菌株促进砷的生物还原，并联合砷超富

集植物进行环境砷污染修复。 
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Abstract: In this study, the iron-oxidizing bacterium EEELCW01, isolated from As-contaminated soils, underwent 

comprehensive genome analysis. The potential function of As-related genes was assessed through comparative analysis 

with GO, KEGG and COG databases, while the As transformation capacity of this strain was investigated via hydroponic 

experiments. Results unveiled that EEELCW01 possessed a genome size of 4 714 242 bp, encompassing two 

chromosomes sized at 2 065 078 bp and 2 649 164 bp, respectively, with a GC content of 55.99%. The chromosomes 

harbored 4588 CDSs, 58 tRNAs and 12 rRNAs. COG annotation emphasized gene functions centered on amino acid 

transport and metabolism, as well as inorganic ion transport and metabolism. GO annotation highlighted functions such as 

integral membrane components, oxidation-reduction processes and related enzyme activities. KEGG annotation 

predominantly indicated metabolism-related genes. The strain’s genome featured multiple As metabolism-related genes, 

including arsC, arsH, arsB, arsR, acr3, arrA, arxA and arsM. Hydroponic experiments exhibited the strain’s robust 

capability to reduce As(Ⅴ) to As(Ⅲ), manifesting a reduction rate of 40.1% after 3 days of incubation. In conclusion, 

through promoting As bioreduction and being in combination with hyperaccumulator, the EEELCW01 could be expected 
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to conduct for the remediation of As-contaminated environments. 

Keywords: arsenic; iron oxidation bacteria(FeOB); arsenic transformation; genome analysis; function prediction 

 

据估计，中国土壤中砷的平均质量分数为 11.2 

mg/kg，远高于世界平均值(7.2 mg/kg)[1]。除了火

山活动、岩石风化等自然因素外，矿产资源的开

采、运输、冶炼及工业废渣和废水排放等人为因

素[2–3]均会加速环境中砷元素的释放，从而引发不

同程度的土壤砷污染。土壤砷污染在导致植物中

毒、作物减产的同时，还会严重威胁人体健康[4]。 

传统的砷污染治理，主要基于氧化、共沉

淀、过滤、吸附、离子交换等方法[5]。相对于高成

本的传统治理方法，微生物修复技术因其效果

好、投资小、易于管理与操作及不产生二次污染

等优点，正日益受到人们的重视，成为土壤砷污

染修复的研究热点。微生物通过改变砷的氧化还

原状态，进而改变土壤砷的离子价态及活性，使

亚砷酸盐氧化为砷酸盐，从而降低砷的毒性。铁

氧化细菌属于化能无机营养型菌，可以氧化 Fe(Ⅱ)

生成铁的(氢)氧化物矿物，包括针铁矿、水铁矿、

赤铁矿、纤铁矿和磁铁矿等[6–9]。这些生物合成的

含铁矿物通过吸附、沉降和共沉淀等过程，可有

效去除水体或土壤中的砷。具有铁氧化能力的微

生物分布较广，在细菌域和古菌域中均有分布[10]，

细菌域中主要分布在变形杆菌门(Proteobacteria)、

厚壁菌门(Firmicute)、硝化螺菌门(Nitrospira)和绿

细菌门(Chlorobi)中，古菌域中主要分布在广古菌

门(Euryarchaeota)[11]。已经报道的砷氧化菌株属于

变形菌门中的 α–、β–、γ–变形菌纲及厚壁菌门，

且广泛分布于土壤、沉积物、地下水、矿山尾矿

和酸性矿山废水及热泉中[12–14]。研究[15]表明，三

价砷的氧化、五价砷的还原外排、三价砷的甲基

化外排、通过抗性蛋白扣押砷离子等机制往往由

其遗传学基础所决定。微生物主要通过细胞膜上

的甘油通道蛋白GlpF或者同源蛋白FpslP使亚砷酸

盐进入到微生物细胞内[16]，由 ArsB 基因编码的

ATP 亚砷酸盐转运蛋白外排[17]。As(Ⅴ)还原机制由

ars操纵子控制实现，主要包括构成ars操纵子模式

的arsA、arsB、arsC、arsD、arsH和arsR基因[18]。

前期研究从稻田土壤中筛选出 1 株铁氧化菌

EEELCW01，盆栽试验结果显示，EEELCW01 可

显著降低土壤有效态 As 的含量[19–20]。本研究中，

笔者对该铁氧化菌进行基因组生物信息学分析及

其砷转化功能研究，阐述该菌影响砷形态转换和

环境行为的分子机制，挖掘其环境砷修复潜力，以

期为建立高效、低成本的砷污染生物修复方法提供

依据。 

1 材料与方法 

1.1 供试材料 

供试铁氧化菌菌株 EEELCW01 分离于湖南省

长沙市芙蓉区某典型砷污染农田，其可在微好氧

条件下进行亚铁氧化。该菌在 NCBI GenBank 上的

登录号为 CP047599，前期研究鉴定其属于苍白杆

菌属(Ochrobactrum)[19]。 

1.2 EEELCW01 基因组 DNA 的提取及测序 

将纯化后的菌株EEELCW01接种到LB液体培

养基，于 28 ℃、150 r/min 条件下培养至稳定期，

采用DNA提取试剂盒(MagaBio Soil/Feces Genomic 

DNA Purification Kit)提取菌株的基因组DNA，DNA

片段化处理后构建文库，并送往上海美吉生物医药

科技有限公司进行测序。 

1.3 EEELCW01 全基因组功能基因分析 

原始测序数据运用 FastQC(v0.11.8)、cutadapt 

(v1.18)进行质控和去接头后获得干净序列；运用

SOAPdenovo 进行基因组组装，运用 GapCloser 对

组装得到的初步结果进行补洞和碱基矫正，以获得

最终组装结果；运用 SSpace 对组装得到的 Scaffolds

进行拼接延伸，最终获得组装的 EEELCW01 基因

组。运用 CG View Server 进行 EEELCW01 基因组

圈图绘制。 

参照文献[21–22]的方法，采用 GeneMark 对

EEELCW01 全基因组进行 ORF 预测，主要利用

GO(Gene Ontology)、KEGG(Kyoto Encyclopedia of 

Genes and Genomes)和 COG(Cluster of Orthologous 

Groups of Proteins)数据库并运用 diamond(v0.7.9)进

行基因注释和分析。同时，将菌株 EEELCW01 的

基因组核酸序列与砷相关基因的数据库进行 tblastx

比对，得到 ORF 在基因组 Scaffolds 的坐标，从而

将砷的相关基因定位到菌株的基因组中。运用
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Blastn(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/) 将 EEELCW01

基 因 组 的 砷 相 关 基 因 簇 与 Acidithiobacillus 

ferrooxidans YNTRS–40、Rhodomicrobium vannielii 

ATCC 17100、Sideroxydans lithotrophicus ES–1 和

Bosea sp.AS–1 进行对比，并运用 TB Tools(v1.108)

进行基因组共线性分析。 

1.4 EEELCW01 的砷形态转化功能分析 

将 1 mL含有纯化EEELCW01的菌液接种在体

积分数为 1%的重碳酸盐缓冲体系中，在 28 ℃下振

荡培养 2 d 后对培养液进行过滤，以去除生成的铁

沉淀物；将滤液在 8000 r/min 下离心 10 min，收集

沉淀下来的菌体，用 pH 7.0 的无菌去离子水洗 3 次

后制成细菌悬浮液，富集培养。EEELCW01 的砷形

态转化功能分析试验设 4 个处理：T1，厌氧条件下

(氮气吹扫后密封)，同时添加富集的4% EEELCW01

菌液和灭菌的 1 mmol/L As(Ⅲ)溶液；T2，厌氧条件

下，只添加灭菌的 1 mmol/L As(Ⅲ)溶液；T3，有氧

条件下，同时添加富集的 4%EEELCW01 菌液和灭

菌的 1 mmol/L As(Ⅴ)溶液；T4，有氧条件下，只添

加灭菌的 1 mmol/L As(Ⅴ)溶液。4 种处理均在 25 ℃

预先紫外灭菌的恒温培养箱中培养 3 d，分别于培

养 1、2、3 d 采样。离心(10 000 r/min、15 min)后将

各处理组的菌液和菌体分离，上清液经 0.45 μm 滤

膜过滤，采用液相色谱(岛津 LC–15C)–原子荧光(吉

天仪器 AFS–8230)联用仪测定 As(Ⅲ)、As(Ⅴ)含量。 

2 结果与分析 

2.1 EEELCW01 的基因组信息 

EEELCW01 的基因组大小为 4 714 242 bp，GC

含量为 55.99%，其 2 条染色体上基因大小分别为

2 065 078 bp和2 649 164 bp，共包含4588个CDS(编

码序列)。运用 CGView Server 绘出的 EEELCW01

的基因组圈图如图 1 所示。EEELCW01 的基因组中

含有 58个 tRNA和 12个 rRNA，EEELCW01在NR、

GO、KEGG 和 COG 数据库中得到注释的基因数分

别为 4588、3376、2479 和 4081 个，分别占基因总

数的 100%、73.58%、54.03%和 88.95%。 

 

 

 

自外至内，外 2 层分别示前导链和后随链中预测的基因；第 3 层示全基因组的 GC 含量；第 4 层示 GC 歪斜。 

图 1 EEELCW01 的全基因组圈图 

Fig.1 The genomic map of chromosomes of EEELCW01 
 

 RNA加工与修饰  染色质结构动态变化  能量生成转换  细胞周期控制、细胞分裂和染色体分裂 

氨基酸转运代谢           核苷酸转运代谢            碳水化合物转运代谢            辅酶转运代谢             脂肪转运代谢      

翻译、核糖体结构和合成        转录        复制、重组和修复       细胞壁/膜/被膜的生物合成         细胞移动 

翻译后修饰、蛋白质折叠和伴侣蛋白          无机离子转运代谢        次级代谢物生物合成、转运和代谢 

主要功能预测       未知功能      信号转导机制       胞内转运、分泌和膜泡运输        抵御机制       胞外结构  

核酸结构    Z：细胞骨架      编码序列          tRNA   rRNA   其他    GC含量    GC歪斜+    GC歪斜– 

   

    

     

      

 

   

 

2 065 078 bp 2 649 164 bp 

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/）将EEELCW01基因组的砷相关基因簇与Acidithiobacillus%20ferrooxidans%20YNTRS-40
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/）将EEELCW01基因组的砷相关基因簇与Acidithiobacillus%20ferrooxidans%20YNTRS-40
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/）将EEELCW01基因组的砷相关基因簇与Acidithiobacillus%20ferrooxidans%20YNTRS-40
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2.2 EEELCW01 的基因组功能注释结果 

采用 COG 数据库对基因产物进行直系同源分

类发现，鉴定 EEELCW01 基因得到的 4081 个编码

蛋白可分为 20 个功能类别，其中大部分 COG 注释

的基因与细菌细胞的基本功能有关，如氨基酸转运

代谢、无机离子转运代谢、转录、碳水化合物转运

代谢、细胞壁/膜/被膜生物合成、能量生成转换等(表

1)。注释基因数量最多的为氨基酸转运代谢(447

个)，其次为无机离子转运代谢(330 个)，具备次级

代谢物生物合成、转运和代谢(Q)功能的基因共有

51 个，具备胞内转运、分泌和膜泡运输(U)功能的

基因有 65 个，具备碳水化合物转运代谢(G)功能的

基因共有 290 个，表明该菌可能与重金属离子的转

化和运输有关。 

表 1 EEELCW01 基因组的 eggNOG/COG 注释结果 

Table 1 Functional annotations of EEELCW01 genome against eggNOG/COG 

COG 功能编号 COG 功能类别 基因数  COG 功能编号 COG 功能类别 基因数 

B 染色质结构动态变化 2  L 复制、重组和修复 152 

C 能量生成转换 223  M 细胞壁/膜/被膜生物合成 229 

D 细胞周期控制、细胞分裂和染色体分裂 24  N 细胞移动 32 

E 氨基酸转运代谢 447  O 翻译后修饰、蛋白质折叠和伴侣蛋白 136 

F 核苷酸转运代谢 76  P 无机离子转运代谢 330 

G 碳水化合物转运代谢 290  Q 次级代谢物生物合成、转运和代谢 51 

H 辅酶转运代谢 125  S 未知功能 1126 

I 脂肪转运代谢 105  T 信号转导机制 123 

J 翻译、核糖体结构和合成 173  U 胞内转运、分泌和膜泡运输 65 

K 转录 325  V 抵御机制 47 

 

采用 KEGG 对 EEELCW01 基因组进行注释，

结果如表 2 所示。EEELCW01 共有 2479 个基因分

布在 196 种代谢通路中，与代谢相关的基因在注释

基因中的占比最高，主要包括碳水化合物代谢、辅 

表 2 EEELCW01 基因组的 KEGG 注释结果 

Table 2 Annotation map of KEGG metabolic pathways in the genome of EEELCW01 

代谢通路二级分类 基因数  代谢通路二级分类 基因数 

细胞运动 35  特异性癌症 3 

细胞生长和凋亡 34  心血管疾病 12 

原核细胞群落 175  病毒性传染病 3 

转运和代谢 12  内分泌和代谢性疾病 9 

其他次级代谢物合成 41  抗肿瘤药物抗性 16 

全局和概述图谱 237  抗菌药物抗性 30 

异源物质生物降解和代谢 58  翻译 83 

碳水化合物代谢 230  复制和修复 48 

脂代谢 86  折叠、整理和降解 40 

辅助因子和维生素代谢 171  转录 4 

其他氨基酸代谢 78  信号转导 96 

氨基酸代谢 250  膜转运 321 

核苷酸代谢 94  信号分子和互作 1 

能量代谢 161  内分泌系统 12 

萜类和聚酮类化合物代谢 35  神经系统 4 

聚糖生物合成与代谢 31  老化 9 

寄生虫传染病 4  循环系统 3 

癌症概述 20  免疫系统 2 

细菌性传染病 15  环境适应 5 

神经退化性疾病 10  消化系统 1 
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助因子和维生素代谢、能量代谢、脂代谢、核苷酸

和氨基酸代谢等。较高比例的膜转运、辅助因子和

维生素代谢等基因表明菌株 EEELCW01 对环境胁

迫有较强的适应能力。 

运用GO数据库对EEELCW01的基因组进行功

能注释，结果如图 2 所示。EEELCW01 的基因在生

物学过程、分子功能和细胞组分 3 个分支中共有 42

类，其中 ATP、DNA 等结合和转录因子活性以及

氧化还原酶、水解酶等酶活性在分子功能中发挥重

要作用；膜组成部分、质膜和细胞质在细胞组分内

占优势；而氧化还原过程、转录调控和 DNA 模板、

转运和跨膜运输等在生物学进程中表现活跃。GO

注释结果表明，EEELCW01 有着复杂的代谢调控网

络，主要集中在代谢途径。 
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Fig.2 Functional annotations of EEELCW01 genome against the GO database 
 

综合分析NR、GO、KEGG 和 COG 数据库，根

据 E 值和同源性分析发现，该菌株基因组中含有

arsC、arsH、arsB、arsR、acr3、arrA、arxA 和 arsM

等与砷代谢相关的基因(表 3)。比较菌株 EEELCW01

和其他 4 种已测序的铁氧化菌株(Acidithiobacilus 

ferrooxidans YNTRS–40[23]、Rhodomicrobium vannielii 

ATCC 17100[24]、Sideroxydans lithotrophicus ES–1[25]

及砷氧化菌 Bosea sp. AS–1[26])的砷代谢相关基因簇

(图 3)，发现这几种菌株中均含有与砷抗性相关的基

因 arsC 和 arsR。arsC 和 arsR 的多拷贝特点可能与

菌株EEELCW01能够耐受高浓度的砷及高效的砷转

化能力有关。EEELCW01 和其他 4 株菌株的砷代谢

基因簇有差异：菌株EEELCW01含有砷甲基化 arsM

基因簇，而其他 4 种菌株没有；菌株 EEELCW01 的

arsC 基因簇在染色体上的顺序与菌株 Acidithio- 

bacilus ferrooxidans YNTRS–40及 Sideroxydans litho- 

trophicus ES–1 的基因顺序相反，说明不同铁氧化菌

株砷功能基因可能有不同的来源。 
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表 3 EEELCW01 基因组中砷代谢相关基因 

Table 3 Arsenic transformation genes in the genome of EEELCW01 

基因名称 代谢功能 E 值 同一性/%  基因名称 代谢功能 E 值 同一性/% 

arsC 砷还原 6.00E–9 83.5  acr3 As(Ⅲ)外排 0.00 98.2 

arsH 有机砷氧化 1.80E–98 97.7  arrA 异化砷还原 1.08E–49 28.1 

arsB As(Ⅲ)外排 1.10E–46 30.4  arxA 氧化 1.32E–36 24.7 

arsR 阻遏蛋白 3.20E–82 98.7  arsM 甲基化 3.34E–16 29.8 

 

                 

图 3 铁氧化菌砷代谢基因簇 

Fig.3 Arsenic metabolism gene cluster in different FeOBs 

 

2.3 EEELCW01 对砷形态转化的影响 

从图 4 可知，厌氧条件下，T1 处理组培养液中

的 As(Ⅲ)浓度有略微下降，这可能是由细菌的吸附

和转化共同造成的；T1 和 T2 的 As(Ⅴ)浓度基本为

0，且两者的 As(Ⅲ)浓度无明显区别，表明在厌氧

条件下该菌没有介导砷的氧化过程。有氧条件下，

T4 的 As(Ⅴ)浓度均无明显变化，As(Ⅲ)浓度基本为

0；T3 中生成了较多的 As(Ⅲ)，同时 As(Ⅴ)浓度下

降，随着培养的持续进行，As(Ⅴ)浓度持续降低，3 

d 时，As(Ⅴ)浓度最低，下降了 0.367 mmol/L，还

原率为 40.1%，表明在有氧条件下 EEELCW01 菌株

也可将 As(Ⅴ)还原为 As(Ⅲ)。 
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图 4 EEELCW01 对砷的氧化还原状况 

Fig.4 The oxidation-reduction status of EEELCW01 to arsenic 

 

3 结论与讨论 

本研究中，笔者对自湖南省长沙市芙蓉区某典

型砷污染农田中分离获得的 1 株苍白杆菌

EEELCW01 进行了基因序列分析和砷转化相关功 

能研究。结果表明，该菌株中和代谢相关的基因最

多，代谢功能包括碳水化合物、核苷酸、能量和氨

基酸代谢等。这和柳朝阳等[26]报道的 1 株砷氧化菌

Bosea sp. AS–1类似。AS–1菌株同时具备氧化Sb(Ⅲ)

的能力，表明对砷具有高耐受性的菌株可能具备类 
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似的代谢途径。菌株 EEELCW01 基因组中含有许

多与砷代谢相关的基因，如 arsC、arsR、arsM、arsH、

arsB、acr3、arrA 和 arxA。arsR 为阻遏蛋白基因，

与 ars 启动子结合时会抑制其他 ars 基因的转录与

表达；arsB是载体蛋白基因，与利用膜电势将As(Ⅲ)

排出有关；arsC 基因负责编码 As(Ⅴ)还原酶，在

As(Ⅴ)还原中起关键作用[27]。EEELCW01 能将进入

胞内的 As(Ⅴ)还原成 As(Ⅲ)，并由膜蛋白将 As(Ⅲ)

泵出，具有细胞质砷还原功能，可能就是由于该菌

具有这些基因所致。前期研究[19]发现，EEELCW01

为嗜中性微好氧铁氧化菌，通过生物铁氧化代谢产

生还原型辅酶和三磷酸腺苷，并含有 narG、nirK、

norB 和 nosZ，可耦合进行硝酸盐和铁代谢过程，

其拥有完整的硝酸盐还原代谢路径。前期研究 [19]

还表明，EEELCW01 促进了 Fe(II)的氧化和亚硝酸

根的还原，添加 2%或更多的 EEELCW01 细菌可显

著去除水体中的砷，从而形成鳞铈石和 2 种含砷矿

物(霰石、菱铁矿)，表明该砷耐性菌有望用于修复

土壤或者水体砷污染。 

本研究中，菌株 EEELCW01 在无氧和有氧条

件下均无明显砷氧化现象。刘琼[28]的研究表明，在

好氧及厌氧 2 种不同条件下，好氧 Pseudomonas sp. 

GE–1 及厌氧 Strain2002 在无铁的环境下不吸收或

生物吸附 As 来降低砷的浓度，且不会改变 As 的价

态。菌株 EEELCW01 虽具有砷氧化基因 arxA，但

未体现砷氧化功能，可能是由于缺乏铁离子导致

的。环境中矿物对 As(Ⅲ)的吸附性较低，而一些铁

铝化合物对 As(Ⅴ)的吸附能力较强，从而限制了

As(Ⅴ)的流动性[29]，As(Ⅲ)的迁移率大于 As(Ⅴ)的

迁移率。菌株 EEELCW01 在有氧条件下仍具有较

强的砷还原功能，3 d 可还原 0.367 mmol/L As(Ⅴ)，

还原率达 40.1%。在砷污染治理过程中，可通过菌株

EEELCW01将 As(Ⅴ)还原为 As(Ⅲ)，并与超富集砷

的植物(如蜈蚣草[30])协同进行土壤砷的植物提取

修复。 
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