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如何把废矿、贫矿变“废”为宝？怎样更
好地降低冶金业的污染？一直是业内人士的
热点话题。

新近研究发现，一些靠“吃矿石”为生的
微生物正通过“生物冶金”的方式在这些方
面有所作为，而这却鲜为人知。

不久前，尚普咨询在《2013-2017年中国
冶金市场分析调研报告》中指出，21世纪是
生物技术飞跃发展的一个世纪，生物冶金也
将会有更进一步的渗透和影响。

所谓生物冶金，即利用微生物的自然代
谢过程，将矿石中的有价元素选择性浸出，
直接高效制取高纯度金属的方法，主要应用
于传统技术无法处理的低品位矿、废石、多
金属共生矿等。

业内专家表示，生物冶金技术由于其
具有利于环境保护、基建投资少、运作成本
低等优越性，有望促进整个冶金行业的快
速发展。

贫矿开发的“金钥匙”

品位低是我国矿产资源的显著特点。资
料显示，我国铜矿的平均品位仅为 0.87%，大
于 200万吨级的超大型铜矿品位基本上都
低于 1%；镍钴贫矿占到总储量的 30%~40%；
铁矿贫矿占到总储量的 95%；锰矿贫矿占到
总储量的 93%。
随着贫、细、杂为突出特点的难选冶矿

石所占比例不断上升，常规选冶方法在技术
和经济上都面临挑战。
中国工程院院士、中南大学教授邱冠周

表示，传统的采矿、选矿、冶金工艺在处理低
品位矿产资源时，存在低效率、长流程、高成
本、重污染等问题，这使得新型工业化发展
的支撑日趋乏力。为此，生物冶金这一能控
制成本、节能高效、操作简易、环境友好的处
理技术应运而生。
“这些以矿石为食的微生物属于一类化

能自养菌，它可以把矿物里的 Fe2+ 转换成
Fe3+，把硫转换成硫酸，并通过氧化过程获取
能量。同时，矿石由于被氧化，从不溶于水变
成可溶，人们也就能够从溶液中提取出矿
物。”中国科学院过程工程研究所研究员张
广积对《中国科学报》记者解释说。
该所另一位副研究员李浩然也对记者

表示，低品位、难处理的金属矿物，如金、锰、
铜、镍、锌等，均适合利用微生物进行冶炼，
这些微生物一般多耐酸，甚至在 pH1以下的
环境中仍能生存。
不仅如此，在北京科技大学冶金与生态

工程学院教授李宏煦看来，与传统资源加工
技术不同的是，生物冶金只需要利用微生物、
空气和水这三大天然物质，在低温低压的环

境下就可以从矿石中直接提取有价金属，而
无须选矿、火法冶炼、电解等复杂的工艺流
程，因而其投资成本和操作成本都很低。

生物技术助菌种改良

李宏煦对《中国科学报》记者表示，传统
的生物冶金普遍被认为仅是一个生物浸出
的过程，事实上，生物冶金至少包括生物浸
出、生物吸附、生物修复 3个领域，而每个领
域所依赖的微生物也大有不同。
以生物浸出为例，其体系中所涉及到的

微生物主要有化能自养菌、异养菌和真菌，此
外也有原生动物存在。其中已用于硫化矿生
物浸出的菌种主要有嗜酸氧化亚铁硫杆菌、

嗜酸氧化硫硫杆菌和氧化亚铁钩端螺旋菌。
另外，在浸矿过程中，由于工艺及实际

生态环境的不同，也存在许多对不同温度环
境具有适应性的菌株。
在张广积看来，微生物冶金真正实现现

代化工业应用的时间仍然较短，自身也有许
多不成熟的地方。例如，反应速度慢、细菌对
环境的适应性差、超出一定温度范围细菌难
以成活、经不起搅拌、对矿石中有毒金属离
子耐受性差等。
为此，科研人员也正在从遗传工程等方

面开展工作，试图通过基因工程得到性能优
良的菌种。
邱冠周称，早在 2004年，中南大学就参

与了世界上第一个嗜酸氧化亚铁硫杆菌的

全基因组测序研究工作。在全基因组测序获
得全部 3217个基因信息的基础上，进行全基
因组芯片和比较基因组学研究，最终发现亚
铁氧化、硫氧化及抗性相关的 320个高氧化
活性基因，实现了微生物浸矿行为研究从表
现型向基因型的转变。

而针对微生物冶金反应速度慢等问题，
李浩然则认为，可以把基因组解码技术利用
到微生物湿法冶金领域，解释浸矿特性与其
基因表达的内在规律，并在指导下实施菌种
的基因工程改良，获得既能耐高温又能耐
磨、耐酸、耐毒性的综合性能好的微生物。

李浩然坦言，生物工程的进步与成就应
该尽快应用到生物湿法冶金上来，培育出性
能更好、更能满足冶金过程所需要的微生物，
应用范围也应进一步拓展并走向产业化。

产业化待突围

张广积表示，生物冶金已经在含砷金
矿的预处理、低品位铜矿和铀矿的工业提
取中取得了显著成效，其中次生硫化铜矿、
难处理金矿的生物提取已经实现大规模产
业化。
据了解，目前用生物法提取的铜约占全

世界铜总产量的 25％，美国、加拿大等 20多
个国家相继实现了生物提铜的大规模产业
化。在我国，也有江西德兴铜矿等 3座铜生
物氧化提取工厂相继投入生产。

现如今，生物冶金技术的工业应用范围
也在不断扩大。李浩然称，国内针对锰、铜、
镍、金、钴、锌等矿物，已经先后建立了数十
座规模化工厂，如福建万吨级生物堆浸—萃
取—电积提铜等项目、河北氧化锰与硫化矿
共同综合利用项目、辽宁和山东嗜热菌提金
项目等。
可以说，随着低品位、难处理矿产资源的

日益增加，生物冶金可观的应用前景逐渐显
现。不过，就目前来看，生物冶金技术仍然仅
限于几种矿物，取代传统冶金还有待时日。

对此，不少专家表示，生物冶金技术还
面临相当多的问题，未来应该加强中等嗜热
菌和高温菌浸出工艺的开发和优化。另外，
生物浸矿反应器也应该更趋向于大型、高效
和节能。同时，还应该系统地集成或优化生
物氧化的工艺流程，扩大它的应用范围。
不过，在李宏煦看来，生物冶金要想取

得关键性突破，关键还是要改变业内人士的
某些误解看法。
“很多人认为生物冶金只是科学界的一

个探索而已，实际上，如果能通过各个行业
的共同呼吁，让冶金工作者耐心细致地去了
解它的化学反应原理，就有可能逐步替代传
统的方法和思路。”李宏煦说。

癌症似乎离我们更近了。
近期发布的《2012中国肿瘤登记年报》

显示，全国每年新发肿瘤病例约为 312万例，
平均每天 8550人，每分钟就有 6人被诊断为
癌症。我们直接或间接认识的人罹患癌症的
消息已不再鲜见。

而同时，癌症似乎又没那么可怕。患者
带瘤生存多年或战胜癌症的新闻也时常见
诸报端。

据介绍，“由于人类的平均寿命从 1940年
的 65岁激增到现在的 85岁，而癌症的高发年
龄正是 60~80岁，从人类种群来说，癌症已变
得不可避免。”美国印第安纳大学医学院教授
徐燕在接受《中国科学报》记者采访时表示。

事实上，大多数 60岁以上的人身体里都
有癌细胞。那么，人类能与癌细胞共存吗？

癌症因长寿而难以避免

提起徐燕的父亲，国内读者并不陌生，
他就是享有“中国稀土之父”美誉的两院院
士徐光宪。从事癌症等生命科学研究的徐燕
表示，导致癌症发生的因素很多，例如，遗传
性的基因变异、外在环境、不良生活习惯以
及心理和精神等因素。
“此外，还有一个重要因素，就是人类寿

命的显著增长。”徐燕特意用一张图表解释：
在 1940年前，人类寿命呈缓慢增长趋势，而
1940年以后，人类寿命的增速明显提高，其
背后原因在于医学和医疗水平的巨大进步。
如此看来，癌症从某种角度来讲，也是

一种“长寿”的疾病。
“随着年龄的增长，人体内不断积累‘错

误’，基因也在变异，同时受到环境的影响，当
‘错误’积累到一定程度，就有可能会变成癌
症。”徐燕认为，癌症几乎是难以避免的疾病。
她从生物学的角度来解释这一问题：对

于相当数量的生物而言，完成繁衍和哺育下
一代的任务之后，便走向了生命的终点。而人
类这一智慧生物，却“人为地”大大延长了自
身寿命，这同时也为癌症的滋生创造了条件。

专盯弱点的癌细胞

据徐燕介绍，科研发现，几乎每个超过

六七十岁的人，体内都有癌细胞的“预备役”，
但其中相当一部分人的“癌细胞”处于“冬眠”
状态，或者在发病后虽然无法被彻底治愈，
但也不会致死。
换言之，人类是可以与癌细胞共存的。
“苍蝇不叮无缝的鸡蛋，癌细胞也是这

样。”徐燕说。
美国劳伦斯伯克利国家实验室的Mina

Bissell是国际知名癌症研究者。她认为，癌细
胞不会自动变成肿瘤，而是取决于它周围的
细胞（它的微环境），而微环境则决定了癌细
胞会如何发展。
当她多年前提出上述观点时，并未得到

同行的认同，但如今越来越多的科学家开始
赞同她的观点。

Mina Bissell的观点源自动物实验。据徐
燕介绍，实验的大致情况是这样的：首先，给
一只健康鸡的左翅打入致癌病毒，左翅随之
会长肿瘤，而未接受注射的右翅则正常；其
次，给另一只健康鸡的左翅注射致癌病毒，
同时将其右翅划伤，结果发现，尽管右翅未
接受注射，但也长了肿瘤。

科研人员由此推测，癌细胞在全身游
动，一旦发现弱点、伤病或炎症，就可能就地
“生根长瘤”。

徐燕科研团队的实验也发现了类似现
象：如果用细菌感染使小鼠的肺部形成炎症
环境，那么癌细胞的增长速度就会大幅提高。

找到“开车的人”

为了对付癌症，人类尝试了多种方法，
常见疗法包括手术、放疗、化疗等，但科学家
也发现，这些治疗方式有时竟适得其反，不
仅破坏了患者自身的免疫系统，还加剧了癌
症对人体的侵蚀。
但也有少数患者能与癌细胞长期“和平

共处”，甚至有的癌细胞会“浪子回头”，“改
邪归正”。

尽管对癌症已经研究了几十年，人们
还没有达成关于癌症理论的共识，也无法
解释为什么几乎在所有的健康细胞中，都
潜伏着一个高效的癌症子程序，其可以被
各种因素激活，如辐射、化学物质、炎症以
及感染。

随着基因组学等相关学科的发展，科学
人员意识到，上述现象也许都与基因有关。

徐燕表示，基因测序技术的飞速发展，
大大增加了人类研究癌症致病基因的可能。
一方面，测序的速度已今非昔比；另一方面，
测序的经济成本也大大降低。

但问题也随之而来，面对基因测序获得
的海量信息，如何分析解读成了难点。

徐燕对此进行了巧妙的比喻：这就好比
有一辆满载乘客的公共汽车，你想让它停下
来，那么，抓住其中的某个乘客是不起作用
的，必须找准那个开车的人。

缺乏系统研究

除了基因测序技术革新带来的推动力，
近些年，干细胞研究、癌细胞冬眠理论、代谢
性疾病对癌症的影响等相关科研也从不同
角度探讨着癌症防控问题。

徐燕认为，中医的不少理念值得借鉴于
癌症研究中。
“例如，中医强调整体，而不是将各个问

题割裂地看待。人类与癌细胞共存的研究也
恰恰需要从整体出发，并不是把肿瘤切除就
可治愈癌症。”她说，“再比如，相对治疗某个
具体的疾病，中医理论也强调人体自我免疫
和自愈能力，这也在一定程度上契合人体和
癌细胞共存的理念。”

但同时，徐燕也指出，无论是中医，还是
其他现代医学，对人与癌细胞共存问题的研
究都缺乏系统性。
“目前患者与癌症和平共处的消息多见

于传闻，但缺乏科学的研究和分析。”她说，
“人体是相当复杂的，人体与癌细胞共存的问
题也是涉及多个学科的浩大工程，目前科学
界仍在寻找更具操作性、更为系统的研究方
法。也许还是要借助我们的老鼠朋友，用老
鼠作为肿瘤模型为我们找出新方法。”

热追踪·冷分析

人类能与癌细胞共存？
姻本报记者 王庆

微生物“啃”出绿色冶金业
姻本报记者李惠钰

姻本报记者王庆
病原检测技术的尴尬

众所周知，人类肌体发生感染，其根本原因都是被病
原微生物侵入了人体器官或组织，直接或者间接造成对人
体的伤害。世界上到底有多少种微生物，目前没有人能够
明确这个数字。
江苏省人民医院检验科顾兵介绍：“人类对于微生

物的认识与研究主要是建立在纯培养基础上，然而研究
发现通过纯培养方法估计的环境微生物多样性不及总
量的 1%。”
“对于临床常规的细菌鉴定，如金黄色葡萄球菌、大

肠埃希菌、鲍曼不动杆菌和铜绿假单胞菌等，传统的实验
室培养方法是可靠的。”顾兵说，但传统的培养方法也有一
定局限性。
比如，有相当比例的病原菌是不可以培养的；再如，在

2011年德国产志贺毒素大肠杆菌（STEC）O104∶H4暴发
感染时，由于这是一个既往没有报道过的新的亚型，没有
相应的诊断试剂可供进行临床检验，“这就使得该菌的鉴
定非常困难”。
“现有的常规检测手段只能针对我们已知的病原微生

物，对于未知病原，只能依靠一个长期、烦琐、严格的流程
来进行判定。”北京基因组研究所技术研发中心常务副主
任任鲁风说。
随着基因组学的发展，科学家发现，绝大多数微生物

都以核酸（DNA或RNA）作为遗传物质，而且微生物的基
因也具有其明确的种属特征，因此对核酸进行检测分析逐
渐成为了微生物检测的金标准。在这一基础上，科研人员
开始尝试利用宏基组学来检测微生物。

宏基因组学潜力足

宏基因组学（metagenomics）最早是在 1998年由 Han-
delsman等提出的，意思是指生境中全部微生物基因组的
总和。
“简言之，宏基因组学研究的就是一个特定环境中所

有微生物的核酸序列，分析这个环境中到底有哪些微生物
存在，哪种微生物在这个环境中当老大，它们对这个环境
以及相互之间有哪些交流和互动。”任鲁风说，“这个环境
有可能是大兴安岭的一块黑土，也可能是南极的一片浮
冰，当然也可能是某个发热病人的一口痰。”
宏基因组学研究的工作流程一般可以概括成，样品采

集、核酸提取、大规模测序、数据比对检索分析、生物学功
能分析等。
整个工作流程中，并没有对真正的研究对象（目标微

生物）进行分离、纯化和培养富集，也就是说，这一研究手
段并不在乎样品中有何种微生物，也不在乎有多少，而是
只要在样品中，就统统把核酸序列测定出来，然后再通过
和已有的核酸序列数据进行比对，判断已知种类和对未知
种类进行预测。
这样的研究方法摒弃了此前对微生物的分析手段中

对于可培养性的依赖。“利用这一研究手段，可以不用采
取成功率和效率低下的培养方法，就能获知病原的种类，
对于感染性疾病的预防、控制、诊疗和预后都具有莫大的
潜力。”任鲁风说。

也有瓶颈

几乎任何感染性疾病的诊疗，最关键的环节之一是明
确病因。常规的检测技术包括定量 PCR技术、基因芯片技
术、酶联免疫技术、细菌生化检测技术，以及细菌培养技术
等。
据任鲁风介绍，这些技术面临着检测目标单一、耗时

长、操作复杂、需多种技术相互印证、只能针对已知目标等
缺陷，当遇到危急状况或暴发性新突发疫情时，现有技术
手段就很难满足时效性和精确性的要求。
“宏基因组学技术则能够满足这样的需求，应用这一

技术可以一次性发现所有病原的存在状况，同时直接通过
核酸序列进行判别，具有其他技术不可比拟的准确性优
势。”任鲁风说，“如果能够将这样的诊断手段应用于临床
实践，将极大提高对病原微生物的判明效率和准确率，以
利于具有针对性的指导治疗。”
然而，这一技术的应用还面临着灵敏度、检测速度、操

作性和经济性的瓶颈。
任鲁风举例说，宏基因组学研究中最麻烦的一点就是

干扰数据的比例过高问题，80%~90%的数据都是相对无用
的，相当于大海捞针，需要从海量数据中挖掘少得可怜的
有效数据。
同时，整个分析过程包括了样品处理、核酸提取、建测

序文库、高通量测序、数据分析等环节，检测速度和操作性
目前还无法向基层应用进行普及，高通量测序的成本虽然
已大幅降低，但仍然难以进入普通医疗市场。
任鲁风所在的项目组正在进行高通量测序技术进入

临床诊疗的开发工作，采用的技术策略是将整个操作流程
全自动化实现，利用具有专利技术的样品处理工艺，最大
程度降低背景干扰，自动化操作可以有效实现标准化流
程，降低人员要求，产出数据直接通过云计算中心进行标
准化计算分析，直接将结果反馈至用户，从而满足灵敏度、
速度和操作性问题。
另一方面，从事临床微生物检验多年的顾兵表示，客

观地讲，不能因为宏基因组学的优势而否定传统的培养
法，预计在未来一段时期内，培养仍然是主流的检验方法。

新闻背景：《美国医学会杂志》（JAMA）近期刊发了一
篇题为《利用不需培养的宏基因组学测序技术研究产志贺
毒素大肠杆菌 O104∶H4暴发株》的研究论文，引起了学
界和社会的广泛关注。这篇论文中应用了一种称为“宏基
因组学”的技术方法，不通过培养，直接从病人样品中检测
分析其携带的病原微生物，甚至可以发现用常规方法难以
检出的病原菌。由此，大家都开始关注一个共同的话题，是
不是已经找到了一个能够解决突发传染病疫情病原鉴定
的金刚钻呢？是不是我们以后再也不会像面对当年 SARS
疫情那样手足无措呢？
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宏基因组学:
查明微生物身份新手段
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1940 年
以后，人类寿
命的增速明
显提高。从人
类种群来说，
癌症已变得不
可避免。那么，
人类能与癌
细胞共存吗？
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