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摘　要　环境中抗生素残留不仅会影响生态系统结构和功能，还会诱导细菌耐药性的产生和传播，威胁

人类健康. 我国生态环境部已将抗生素列入《重点管控新污染物清单（2021版）》，抗生素的环境监测

和去除技术研发是对其污染管控的关键. 微藻–细菌共生体系具有生态友好、可持续发展和环境毒性耐受

能力强等特性，可有效去除重金属、抗生素和内分泌干扰物等污染物. 鉴于微藻–细菌协同污水处理技术

在提高污染物去除效率和固碳方面均具有独特优势，本文总结了微藻–细菌协同技术在抗生素废水处理

中的研究和应用进展，重点归纳了微藻–细菌协同去除抗生素的可能机理及其适应机制，并对微藻–细菌

共生体系未来研究重点和发展方向进行展望，以期为微藻–细菌协同污水处理技术的推广应用和抗生素

污染管控提供科学依据.

关键词　抗生素，耐药基因，微藻–细菌共生体，协同降解，共适应机制.
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Abstract　The residual of antibiotics in the environment could affect the structure and function of
the  ecosystem,  and  pose  potential  risks  to  human  health  by  inducing  the  formation  and  spread  of
antibiotic resistance genes. Antibiotics have been included in the list of emerging contaminants under
national control by China government, and exploring effective methods for the monitor and remove
of  antibiotics  is  essential  to  manage  and  control  of  antibiotics  pollution.  Previous  studies  have
demonstrated  that  microalgae-bacteria  consortium  could  effectively  remove  various  contaminants,
such  as  heavy  metals,  antibiotics  and  endocrine  disruptors,  due  to  its  eco-friendly,  sustainable
development  and tolerance  to  environmental  toxicity.  Microalgae-bacteria  consortium is  crucial  for
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removal  of  contaminants  in  wastewater  treatment,  and  exhibits  a  great  potential  in  carbon
sequestration.  Herein,  we reviewed the research advances on the application of  microalgae-bacteria
synergistic  technology  in  antibiotics  wastewater  treatment,  and  focused  on  the  possible  inner
mechanisms  of  microalgae-bacteria  interactions  in  removal  antibiotics,  and  their  co-adaptation
mechanisms under  antibiotics  selection pressure.  Then,  we presented some research challenges and
proposed future directions of microalgae-bacteria symbiosis system. This systematic review provides
scientific basis for the promotion and application of microalgae-bacteria consortium technology, and
management and control of antibiotics pollution.
Keywords　antibiotics，antibiotic  resistance  genes，microalgae-bacteria  consortium，synergistic
degradation，co-adaptation mechanisms.

  

抗生素是一类能抑制或杀灭微生物的化学物质，被广泛应用于人类和动物疾病预防和治疗[1]. 据
全球药品销售数据库（IQVIA MIDASTM）统计，全球 76 个国家 2000 年至 2015 年间抗生素的使用量增

长了 65%，其中印度、中国和美国是全球最大的 3 个抗生素使用国，如果不加以控制，预计 2030 年抗

生素的使用量将增长 200%[2]. 抗生素被人和动物摄入后无法完全代谢，约 30%—90% 会以母体或活性

代谢产物的形式随粪便和尿液排出体外，直接或间接进入受纳环境[3]. 研究发现，目前在用的大多数污

水处理工艺对抗生素的去除能力有限，大量未经去除的抗生素随污水处理厂出水和活性污泥释放进入

受纳水土环境[4]. 氟喹诺酮类、磺胺类及大环内酯类等抗生素在多种环境介质中频繁检出，其在污水处

理厂出水、地表径流、地下水中的检出浓度可高达µg·L−1 级，在土壤和沉积物中的检出浓度可高达

mg·kg−1 级[5 − 6]. 环境中残留的抗生素可对生物体产生不同程度的毒害作用，进而影响生态系统结构和

功能的稳定性[7]. 此外，抗生素的环境残留还会诱导耐药性产生、增加耐药菌丰度和多样性、加速耐药

基因和耐药性传播扩散，并进一步通过食物链（网）传递对人类和环境健康造成潜在威胁[8 − 9]. 近期，《柳

叶刀》发表了对抗菌剂耐药性（antimicrobial resistance，AMR）全球影响的系统综述，强调 AMR 已成为

一个全球性的健康威胁，亟需优化抗生素的使用并加强抗生素的污染控制[10]. 2021 年，我国生态环境

部已将抗生素列入《重点管控新污染物清单（2021 版）》，“十四五”期间国家和地方生态环境部门将着

手开展抗生素等新污染物的环境监测、风险评估和污染治理行动.
近年来，微藻介导的废水处理技术，因具有成本低、高效和环境友好等独特优势，日益引起广泛关

注 [11 − 14]. 研究证实，多种微藻具有降解抗生素的潜力，但其对部分难生物降解抗生素的去除效果有

限[13, 15 − 16]. 通过添加合适碳源，构建基于微藻的共代谢体系可以促进难生物降解抗生素的有效去除[17 −

18]. 此外，还有研究发现微藻–细菌共生体系也可有效提高抗生素等污染物的去除效率[13, 15]. 而在自然水

体中，微藻和细菌共生现象非常普遍[19]，它们是否有助于抗生素等新污染物的自然削减也值得关注. 目
前针对微藻–细菌共生体系在污水处理中的应用已展开了一些理论和应用研究[19]，并在实验室水平和

中 试 水 平 证 实 其 技 术 上 的 有 效 性 和 可 行 性 [20 − 21]. 本 课 题 组 前 期 也 开 展 了 斜 生 栅 藻 （ Scenedesmus
obliquus）、蛋白核小球藻（Chlorella pyrenoidosa）和尖细栅藻（Scenedesmus acuminatus）等多种淡水绿藻

对激素、双酚化合物和抗生素等典型有机污染物的降解转化机理研究[18, 22 − 23]，发现多种微藻具有降解

有机污染物的潜力；此外，通过添加合适碳源构建微藻共代谢体系可以有效提高磺胺甲噁唑的去降解

效果，并揭示了其降解转化规律、降解产物和路径. 同时我们也发现通过构建微藻–细菌共培养体系能

有效促进抗生素降解，并结合转录水平和代谢水平等多组学技术正在开展微藻–细菌协同降解抗生素

的机理研究. 基于已有研究进展，本文总结了微藻–细菌协同废水处理技术在抗生素去除中的研究结

果，重点归纳了微藻–细菌共生协同降解抗生素可能的机理及其共适应机制，并对未来微藻–细菌共生

体系的研究重点和发展方向进行展望.

 1    微 藻 – 细 菌 共 生 体 系 去 除 废 水 中 抗 生 素 的 应 用 研 究 （Application  of  microalgae –bacteria

consortium in antibiotics removal）

近年来，基于微藻–细菌共生体系在污水处理上的诸多优点，已有大量研究围绕微藻–细菌共生体
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系提高废水中抗生素的去除效率展开. 表 1 总结了几种不同的微藻–细菌共生体系对典型抗生素的去

除效果，并将其与纯藻类或纯菌类体系的研究结果进行对比. 由表 1 可知，与单一微藻和单一细菌处理

组相比，微藻–细菌共生体系对磺胺类、大环内酯类、喹诺酮类以及四环素类等多种抗生素的去除率更

高，最高可达 100%，表明微藻–细菌协同更有利于对抗生素的去除. 研究表明，低浓度的抗生素不仅可

以作为微藻的营养物质，还具有刺激微藻生长相关酶的分泌、促进细胞内总蛋白含量的增长等作用，

因此藻类吸收利用低浓度抗生素的同时，降低环境中抗生素含量，以达到去除抗生素的目的[24]. 然而，

高浓度的抗生素会对微藻产生一定毒性效应，导致微藻对抗生素的去除效率下降，而细菌的存在会减

弱抗生素对微藻的毒性效应[25]. 同时，微藻也可降低抗生素对细菌的毒性效应，提高细菌的生物活性，

从而提高其对抗生素的去除效果[26 − 27]. 通过微藻和细菌联合培养，不仅能提高微藻和细菌对抗生素的

耐受性，还能提高抗生素的去除效果. Villar-Navarro 等[28] 利用高效率藻塘（high rate algae pond，HRAP）

处理城市污水中的 33 种抗生素，发现 HRAP 对抗生素的平均去除率比活性污泥高 5%–50% . Hom-
Diaz 等 [29] 发现厕所废水中 85% 的红霉素可通过微藻–细菌共生光生物反应器去除，而 Ja´en-Gil 等
[30] 利用纯培养的小球藻（Chlorella vulgaris）和莱茵衣藻（Chlamydomonas reinhardtii）对厕所废水中红霉

素的去除率仅为 33%. Prosenc 等[31] 研究发现，红霉素和克拉霉素在微藻–细菌共生系统中的半衰期分

别为 1.49 d 和 1.89 d，而在纯小球藻系统中半衰期则明显更长，分别为 4.98 d 和 7.60 d. 另外，微藻–细

菌共生体系对克拉霉素的去除率也比小球藻系统高 22%（表 1）. 由此可见，相比于单一微藻体系，微藻

–细菌共生体系更有利于废水中抗生素的去除.
 
 

表 1    不同系统对多种抗生素的去除率

Table 1    Removal rates of various antibiotics by different systems
 

抗生素
Antibiotics

初始浓度
Initial concentration

系统
Systems

处理时间/d
Treatment time

去除率
Removal rate

参考文献
References

青霉素G
土霉素

多西环素
麻保沙星

磺胺二甲基嘧啶
硫粘菌素

1920 ng·L−1

22400 ng·L−1

8570 ng·L−1

713 ng·L−1

4090 ng·L−1

35 ng·L−1

微藻-细菌共生光
生物反应器

11

89%
93%
95%
71%
44%
89% [32]

紫色光合细菌光
生物反应器

77%
—
45%
-14%
-23%
74%

克拉霉素
磺胺甲噁唑

2 μg·L−1

20 μg·L−1

微藻-细菌共生系统 11
100%
62% [31]

小球藻（Chlorella vulgaris） 12
78%
66%

四环素
环丙沙星
磺胺嘧啶

磺胺甲噁唑

20、100、500、
1000 μg·L−1

栅藻（Scenedesmus almeriensis）+污
水细菌 4

80%、80%、62%、75%
100%、64%、46%、43%
30%、26%、36%、12%
30%、17%、21%、0%

[33]

磺胺甲噁唑 52 μg·L−1 微藻-细菌共生系统 7 54% [34]

磺胺甲噁唑 500 μg·L−1 悬浮式微藻-细菌共生系统
固定式微藻-细菌共生系统 7

80%
95%

[35]

磺胺甲噁唑 383 ng·L−1 高效率藻塘 4.5 85% [36]

四环素 100 μg·L−1 高效率藻塘 7 99% [37]

四环素 2 mg·L−1 高效率藻塘 46 69% [38]

环丙沙星 2 mg·L−1 高效率藻塘 7 97% [39]
土霉素

恩诺沙星
0.1、1、5、10 mg·L−1

0.02、0.1、1、5 mg·L−1

小球藻（Chlorella vulgaris）+地衣
芽孢杆菌（Bacillus licheniformis） 10

98%–100%
11%–47%

[24]

头孢氨苄
红霉素

50 μg·L−1

引藻（Chlorella sorokiniana）+布列
文尼迪单胞菌（Brevundimonas

basaltis）
7

96%
92%

[40]

红霉素 （661 ± 42）ng·L−1 微藻-细菌共生光生物反应器 7 85% [29]
 
 

4356 环　　境　　化　　学 42 卷



 2    微 藻 – 细 菌 协 同 去 除 抗 生 素 机 理 研 究 （Synergistic  removal  mechanisms  of  antibiotics  by

microalgae–bacteria consortium）

如图 1 所示，微藻–细菌共生体系对抗生素的去除机理主要包括生物吸附、生物积累和生物降解

等. 一般而言，抗生素会通过与微生物表面之间的物理化学作用而被快速吸附，其中部分被吸附的抗生

素会缓慢通过微生物细胞壁向细胞内迁移并累积，积累在细胞内的抗生素进一步可被降解转化[41].
 
 

图 1    微藻–细菌去除抗生素机理

Fig.1    Mechanisms involved in the removal of antibiotics by microalgae–bacteria consortium 

 

 2.1    生物吸附

抗生素的生物吸附（biosorption）是通过吸附能力直接从废水中去除抗生素的物理化学过程 [42].
Kiki 等 [43] 研究发现，雨生红球藻（Haematococcus pluvialis）、四尾栅藻（Selenastrum capricornutum）、羊

角月牙藻（Scenedesmus quadricauda）和小球藻（Chlorella vulgaris）均能有效降解抗生素，且它们对抗生

素的去除具有化合物特异性 . 4 种藻对大环内酯类、磺胺类和氟喹诺酮类抗生素的吸附率分别在

2%—7%、1%—4% 和 1%—3% 之 间 . 微 藻 对 抗 生 素 的 吸 附 作 用 大 小 与 化 合 物 辛 醇 -水 分 配 系 数

（lg Kow）密切相关. 前期大量研究证实，磺胺甲噁唑（lg Kow = 0.89）、羟氨苄青霉素（lg Kow = 0.87）、左氧

氟沙星（lg Kow = -0.39）、甲氧苄氨嘧啶（lg Kow = 0.91）等疏水性较弱的抗生素均表现出较低的生物吸附

性[34, 44 − 46]. 此外，抗生素的生物吸附还与环境 pH 值有关. pH 不仅可以影响抗生素的形态和电离程度，

还可以影响吸附物的表面电荷，从而影响吸附物对抗生素的吸附效果[15]. 当 pH 为 3—11 时，活性污泥

和栅藻（Scenedesmus almeriensis）–细菌共生系统的表面电荷以负电荷为主，磺胺类抗生素（pKa2 =
5—11）以阴离子形式存在，静电斥力作用导致活磺胺类抗生素的吸附效果不佳[33, 47 − 50]. Daneshvar 等[51]

研 究 发 现 ， 随 着 溶 液 pH 从 2 增 加 至 8 时 ， 四 尾 栅 藻 （ Scenedesmus  quadricauda） 和 四 肩 突 四 鞭 藻

（Tetraselmis suecica）对四环素的去除率从 0% 分别增加至 49% 和 37%；而当溶液 pH 从 8 增加到 10，微

藻对四环素的去除效率下降. 这主要与 S. quadricauda 和 T. suecica 的表面电荷受环境 pH 影响，以及四

环素含有碳正离子（pKa1 < 3.3）、亚甲基（pKa2 = 3.3—7.7）和碳二负离子（pKa3 > 7.7）有关 [52]. 当溶液

pH 为 2—3.3 时，微藻和四环素表面电荷均为正电荷，两者间产生静电斥力，不利于微藻对四环素的吸

附；当溶液 pH 为 3.3—7.7 时，四环素表面电荷为中性，微藻的表面电荷也逐渐变为中性，静电斥力逐

渐缩减弱，有利于微藻对四环素的吸附；而当 pH 高于 7.7 时，微藻和四环素表面电荷均为负电荷，两者

间产生静电斥力，导致微藻对四环素的吸附效率下降.
另一方面，在微藻的生存环境中，存在着与土壤“根际环境”类似的“藻际环境”. 藻际环境中有机物

质丰富，能够吸引大量细菌的聚集，形成藻际微生物群落. 藻菌相互作用过程中，藻际有机质是连接藻
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类与细菌的枢纽，其中的一大类即是胞外聚合物（extracellular polymeric substances，EPS）[53]. EPS 是指通

过微藻和细菌的活性分泌、细胞表面物质的脱落、细胞的裂解和环境的吸附等作用而形成的高分子量

天然聚合物[54]，其成分主要包括多糖、蛋白质、核酸、脂质等[55]. 王龙飞等[56] 研究了移动床生物膜反应

器中的 EPS 对抗生素的去除效果，发现其对磺胺甲噻二唑和诺氟沙星的吸附率分别为 14% 和 13%，而

对四环素的吸附率高达 88%. 与其它两种抗生素相比，四环素与 EPS 中蛋白质的结合较强，促进了

EPS 对四环素的生物吸附. EPS 中的蛋白质因含有羧基、胺基和羟基等多种官能团和疏水区域等吸附

位点，对抗生素的吸附起到了重要作用[54]. Zhang 等[57] 研究发现，好氧活性污泥、厌氧活性污泥和硫酸

盐还原菌活性污泥的 EPS 对环丙沙星的吸附率分别为 36%、24% 和 25%，并认为 EPS 蛋白质中的胺基

和羧基对环丙沙星的生物吸附起到了重要作用. Song 等[58] 基于傅里叶变换红外光谱仪、X-光电子能

谱仪和核磁共振波谱仪分析活性污泥 EPS 和四环素之间的相互作用，也发现羟基、羧基和胺基等官能

团对四环素的生物吸附起主要作用.
 2.2    生物积累

抗生素的生物积累（bioaccumulation）是指微生物依赖不同的物理、化学和生物机制，摄取抗生素

进入细胞内的代谢过程[15]. 现有研究表明，微藻–细菌共生体系中，除生物吸附外，微藻的生物累积在抗

生 素 的 去 除 中 也 发 挥 重 要 作 用 .  Sun 等 [59] 研 究 发 现 ， 磺 胺 二 甲 嘧 啶 可 在 蛋 白 核 小 球 藻 （ Chlorella
pyrenoidosa）细胞内累积，累积量可达到 0.596 ng·mg−1. Xiong 等 [46] 研究也发现，C. pyrenoidosa 对左氧

氟沙星的去除也是以生物累积为主. 在添加 10 g·L−1 NaCl 的情况下，左氧氟沙星在 C. pyrenoidosa 胞内

的累积量可达 101 μg·g−1. 然而，当抗生素在藻细胞内蓄积过量时，会诱导活性氧（ reactive oxygen
species，ROS）产生，诸如超氧游离基（·O2

-）、过氧化氢（H2O2）、羟基（·OH）等[60 − 61]，这些自由基的产生对

微藻去除抗生素有利有弊 . 一方面，活性氧自由基因其具有强氧化性有利于微藻对抗生素的去除 .
Bai 等[62] 研究发现磺胺甲噁唑的降解以微球藻（Nannochloris sp.）介导的光降解为主，微藻能够提供产

生羟基、单线氧等 ROS 的光敏剂间接诱导抗生素发生光解. Ge 等[63] 研究发现，基于微藻介导的光降

解恩诺沙星和环丙沙星的去除率分别高达 82% 和 72%. 另一方面，活性氧自由基也会对微藻本身造成

损失. ROS 的强氧化特性会对微藻的脂类、蛋白质、DNA 等生物大分子造成一定损伤，引起细胞损

伤、诱变、甚至死亡，进而影响微藻对抗生素的去除效果[64].
 2.3    生物降解

抗生素的生物降解（biodegradation）是指微生物将抗生素作为碳源将其降解转化为小分子物质的

过程[65]. 根据反应场所，生物降解可以分为胞内生物降解和胞外生物降解[14]. 胞内生物降解主要与微藻

和细菌细胞内复杂的酶催化系统有关，而胞外生物降解则与 EPS 和胞外酶等密切相关. 微生物介导的

抗生素胞内生物降解，通常涉及两类反应：I 相反应和 II 相反应 . I 相反应主要指抗生素在细胞色素

P450 酶（Cyt P450）、细胞色素 b5（Cyt b5）、NADPH-细胞色素 P450 还原酶（P450R）等 I 相酶的作用下

降解转化为毒性较小的衍生物，通常涉及水解、氧化或还原反应等；II 相反应主要指抗生素及其 I 相代

谢产物在谷胱甘肽-S-转移酶或葡萄糖基转移酶的催化下，与谷胱甘肽、糖活有机酸等亲水官能团发生

加合反应，以保护细胞免受氧化损伤[14]. 在胞外生物降解中，EPS 不仅可以作为表面活性剂和乳化剂提

高抗生素的生物利用度，还可以形成水合的生物膜基质，通过保持胞外酶靠近细胞，促使胞外酶能够代

谢溶解胶体或固体形式的有机物，从而起到外部消化系统的作用[55].
多项研究证实，生物降解是微藻介导的抗生素去除技术的主要作用机制[66]. Xie 等[67] 研究发现，衣

藻 Tai-03（Chlamydomonas sp. Tai-03）对环丙沙星的生物降解率可达 65%，并推测细胞色素 P450 酶系和

谷胱甘肽-S-转移酶可能分别参与了环丙沙星的脱氟和环氧环开环反应. Peng 等 [68] 研究发现，色绿藻

（Chromochloris zofingiensis）对左氧氟沙星的生物降解率高达 93%，且细胞色素 P450 酶系基因的表达

量上调，在 I 相酶的作用下左氧氟沙星的哌嗪环上发生羟基化和脱羧基反应. 此外，研究证实微藻–细

菌共生系统能有效提高抗生素的生物降解率. da Silva Rodrigues 等[34, 40] 研究发现，在微藻–细菌共生系

统中磺胺甲噁唑和头孢氨苄的去除以生物降解为主导，其生物降解率分别为 46% 和 99%. García-
Galán 等[36] 研究发现，磺胺甲噁唑在 HARP 中的生物降解率约为 75%，而其在固定式微藻–细菌共生体

系中的生物降解率可达 83%[35]. 然而，上述研究并没有明确微藻和细菌在生物降解抗生素中的具体作

用机制.
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 3    微藻–细菌共适应机制（Microalgae–bacteria co-adaptation mechanisms）

藻际环境中藻–菌互作关系复杂，包括互利、共生、拮抗和互害等多种种间关系[69]. 如图 2 所示，藻

–菌之间的相互作用主要包括物质交换、信号交流和水平基因转移，这些相互作用在促进共生系统的

形成和维持中发挥了重要的作用.
 
 

图 2    微藻–细菌间的物质交换，信号交流和基因水平转移

Fig.2    Substance exchange, signal transduction, and horizontal gene transfer between microalgae and bacteria 

 

 3.1    物质交换

营养交换是微藻与细菌之间最基础的物质交换. 微藻通过光合作用等生理活动产生的 O2 和有机

物分别可以被细菌作为呼吸作用的电子受体和底物，维持细菌的生理活动. 而细菌呼吸作用产生的固

定氮、维生素 B、铁载体、CO2 等物质又可以维持微藻的生理活动 [55, 70]. 翟春梅等 [71] 发现铜绿微囊藻

（Microcystis aeruginosa）的细胞内含物和分泌物能促进甲基营养芽孢杆菌（Bacillus methylotrophicus，

Ma-B1）的增殖. Villa 等[72] 将棕色固氮菌（Azotobacter vinelandii）与富油新绿藻（Neochloris oleoabundans）

进行共培养，发现该细菌能为绿藻提供无机氮. Guerra-Renteria 等 [73] 研究发现绿脓杆菌（Pseudomonas
aeruginosa）能将含磷物质分解为正磷酸盐，如水解 ATP 的 5′-核苷酸，然后将其还原成无机磷，为小球

藻的生长提供磷源. 此外，微藻释放的多种有机物，如支持异养代谢的多糖和氨基酸等，也可为抗生素

等有机污染物的共代谢提供充足的底物[74].
在物质交换过程中，EPS 发挥了重要作用. 一方面，基于高分子聚合物组成的 EPS，其相邻分子之

间的孔隙充满水，聚合物包埋在水溶剂中以形成三维水凝胶网络，有利于细胞与周围介质进行物质交

换[75]. 另一方面，EPS 中含有多种酶，能够催化吸附于其表面的抗生素及其自身组成成分中的多糖、蛋

白质等有机物分解成小分子物质，供给细菌和微藻生长利用[55, 76]；此外，还能加快营养物质在微藻–细

菌共生体系的传递速率. Ramanan 等 [77] 研究发现莱茵衣藻（Chlamydomonas reinhardtii）的 EPS 中含有

维生素依赖性蛋氨酸合成酶，该酶能协助异养细菌将维生素 B12 传递给微藻以维持其正常生长.
 3.2    信号交流

细菌和微藻之间的信号交流主要以群体感应（quorum sensing，QS）形式存在，QS 介导的相互作用

会影响微藻–细菌共生体的种间关系，改变群落结构和组成、生态系统功能，进而影响抗生素去除效

果[78]. 细菌通过分泌吲哚乙酸（indole acetic acid，IAA）、自诱导肽（autoinducing oligopeptides，AIPs）、酰

基高丝氨酸内酯（N-acylhomoserine laetone，AHLs）等多种 QS 信号分子，促进微藻胞内营养物质的加工

和转化、絮凝以及油脂合成等[79 − 80]. Chen 等[81] 研究发现小球藻（Chlorella vulgaris）–活性污泥系统中的

IAA 不仅能够促进 C. vulgaris 生物量的增长和脂质合成，还能强化微藻与细菌之间的共生关系. Li 等[82]

研究发现地衣芽孢杆菌（Bacillus licheniformis）产生的 AIPs 通过与藻细胞膜上的感应激酶结合，激活藻
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细 胞 中 叶 绿 素 代 谢 基 因 的 表 达 ， 进 而 促 进 C. vulgaris 生 物 量 的 增 长 . 周 真 真 [83] 研 究 了 AHLs 对

C. vulgaris 的影响，发现 AHLs 不仅能调控 C. vulgaris 中单不饱和脂肪酸的合成，促进脂质的积累，还

能 调 节 藻 细 胞 的 抗 氧 化 酶 活 性 、 光 合 代 谢 活 性 等 .  Wang 等 [84] 研 究 发 现 炭 疽 芽 孢 杆 菌 （ Bacillus
anthracis）产生的 AHLs 能促进冈比亚藻（Gambierdiscus spp.）的生长和雪卡毒素的分泌. 此外，AHLs 与

EPS 密切相关，AHLs 的含量会影响 EPS 的组成成分、颗粒直径、致密程度等[85]. 微藻释放的透明胞外

聚合颗粒物（transparent exopolymer particles，TEPs）、环二鸟苷酸等 QS 信号分子，可以调控细菌生物量

增长、多糖合成等生理活动. 研究发现，赫氏圆石藻（Emiliania huxleyi）产生的 TEPs 能促进其共生细菌

的生物量增长并强化微藻与细菌间的共生关系[86]，C. vulgaris 产生的环二鸟苷酸可以调控地衣芽孢杆

菌（Bacillus licheniformis）多糖和 AIPs 的合成[87].
细菌和藻类释放的信号分子种类繁多，部分信号分子会促进对方的生理活动，而有些信号分子则

会抑制对方的生理活动. 假交替单胞菌（Pseudoalteromonas sp.）的 QS 信号分子可激活其溶藻基因的表

达，导致微藻细胞裂解[88]. 澳大利亚红藻（Delisea pulchra）能产生与 AHLs 结构相似的呋喃酮，在细菌表

面与受体蛋白竞争性结合，导致受体分子降解，从而抑制细菌的生长和生物膜的形成 [89]. 鞘丝藻

（Lyngbya spp.）产生的巨大鞘丝藻内酯可通过抑制或阻断铜绿假单胞菌（Pseudomonas aeruginosa）的

LasR 基因的表达，从而抑制细菌的群体感应[90].
此外，QS 还与细菌的多种抗生素耐药性机制有关 .  Sawada 等 [91] 研究发现，通过添加外源 C4-

HSL 信号分子，可以上调铜绿假单胞菌的药物外排泵系统基因 mexAB-oprM 的表达，从而加其对多种

抗生素的耐药性. 另一项研究也发现，外源添加亚精胺和精胺等 QS 信号分子，可以提高铜绿假单胞菌

对多粘菌素 B 等阳离子肽类抗生素的耐药性，但同时也使其对 β-内酰胺类、氯霉素、萘啶酸和甲氧苄

啶等抗生素更加敏感[92]. 还有研究发现，QS 信号分子能通过调控生物膜形成，形成分子或电荷屏障，以

此阻止或延缓某些抗生素对细菌细胞的渗透[93 − 94].
 3.3    基因水平转移

水平基因转移（horizontal gene transfer, HGT）是指在差异生物个体之间，或单个细胞内部细胞器之

间所进行的遗传物质的交流. 差异生物个体可以是同种但含有不同的遗传信息的生物个体，也可以是

远缘的，甚至没有亲缘关系的生物个体[95]. 普遍认为水平基因转移在原核生物（细菌、古菌）间、单细胞

真核生物（如微藻）间发生更为频繁，而微藻和细菌之间也会发生水平基因转移以适应极端环境 [96].
2013 年发表于《Science》的研究证明细菌的一些功能基因可以转移至红藻（Galdieria sulphuraria）以助

其适应高温、高盐、高酸性和高重金属残留等极端环境 [97]. 此外，还有研究发现金藻（Kremastochry-
sopsis austriaca）耐受低温的冰结合蛋白基因是通过水平基因转移从共生细菌中获得[98]. 大多数基因水

平转移发生自细菌至微藻，而细菌从微藻获取基因的概率较小. 主要有以下 3 点原因：1）细菌群体数量

巨大，基因水平转移机会较多；2）细菌的基因及基因结构有利于其向真核生物基因组中转移；3）水平基

因转移通常涉及新功能的获取，细菌在代谢上比微藻更多样化，因此它们从微藻中获得一组新的功能

相关基因的可能性较小[99 − 100].
抗生素胁迫下微生物通过基因突变或基因水平转移产生和获得耐药基因、表达耐药性已获得广

泛共识[101]. 研究发现，微藻对细菌耐药基因的传播扩散也有一定影响[102 − 104]. 浙工大钱海丰和中科院城

环所苏建强等人研究发现，浮丝藻水华期致病菌相对丰度更高，抗生素耐药基因总量和相对丰度也显

著增加，证实蓝藻水华是淡水中耐药基因扩散和富集的关键驱动因素之一[102]. 此外，还有研究发现微

藻分泌物可以抑制细菌生长繁殖，阻断抗生素耐药性的传播[103 − 104]. 基因水平转移作为细菌产生耐药

性的重要途径，微藻–细菌共生体系中微藻是否能通过基因水平转移获取耐药基因仍处在假设阶段，需

要进一步深入研究.

 4    总结与展望（Summarized and prospected）

微藻–细菌共生体系因具有生态友好、可持续发展和环境毒性耐受能力强等特性，并且能高效去

除重金属、抗生素和内分泌干扰物等污染物，因此，在抗生素废水处理方面极具应用前景. 近年来，针

对微藻–细菌协同废水处理技术在污水中抗生素的去除方面开展了一些基础理论和应用研究，并取得
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了一定的进展. 目前普遍认为，微藻–细菌协同污水处理技术在有机污染物去除和固碳方面均具有独特

优势，对抗生素污染管控和碳减排都具有积极作用，已然成为未来的重要发展方向. 然而，微藻–细菌共

生是一个复杂体系，现阶段对于揭示两者之间的相互作用机理仍存在许多挑战，有待进一步研究.
（1）强化微藻–细菌的协同作用机理与适用性机制研究. 目前对于微藻–细菌共生体系对抗生素降

解转化的相互作用机理仍不清楚，在抗生素长期暴露下藻–菌系统的耐药性变化规律，甚至耐药基因的

水平转移潜在的共适应机制仍缺乏系统研究. 因此，有必要结合高分辨质谱技术、基因组学、转录组学

和代谢组学等多组学技术，从多水平分析微藻–细菌共生体系在降解转化抗生素过程中的相互作用机

理和适应机制，相关研究成果有望为微藻–细菌协同技术应用和抗生素污染管控提供科学依据.
（2）筛选高效降解抗生素的微藻–细菌共生体系. 前期的研究已发现，微藻–细菌共生体系对抗生素

的去除效果受多种因素影响，诸如抗生素的理化性质、环境因子、菌种、藻种等. 因此，未来有必要深

入探究不同因素对抗生素去除的影响机制，通过菌种/藻种筛选、驯化等手段强化微藻–细菌共生体系

对抗生素的去除能力，扩大其在抗生素污染去除中的应用.
（3）优化微藻–细菌协同废水处理技术的实际可应用性. 目前，微藻–细菌共生体系去除抗生素的研

究普遍集中于实验室研究，由于实验室水平的暴露环境条件与实际废水环境存在较大差异，不足以准

确评估微藻–细菌共生体系对于实际废水中抗生素的去除能力. 因此，未来应更多的开展中试和大规模

水平实验，验证微藻–细菌共生体系在实际抗生素废水中的去除效果和适应性.
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