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摘  要 

微生物诱导碳酸钙沉淀(MICP)技术在应用中面临副产物氨氮污染的问题。本研究以一株兼具脲酶、谷氨

酸脱氢酶(GDH)和谷氨酰胺合成酶(GS)活性的亚硫酸盐杆菌Sulfitobacter sp. IGS-18为对象，系统探究其

铵离子去除的酶学基础与分子机制。结果表明，该菌株GDH和GS酶的最适反应条件均为pH 8.5和40℃，

在高铵环境中GDH活性迅速响应，GS则持续发挥氨同化作用。铵离子去除实验显示，与“产氨”菌株S. 
pasteurii相比，生物矿化过程中IGS-18在6 h内实现的 +

4NH - N 的去除效率达90.1%。全基因组测序揭示

其拥有脲酶基因簇ureABCEFGD、谷氨酸脱氢酶基因(gdhA)和谷氨酰胺合成酶基因(glnA)，以及GS-
GOGAT循环相关基因，为高效氨同化提供了基础。本研究从酶学与基因组学层面阐明了Sulfitobacter sp. 
IGS-18的铵离子去除机理，为开发环境友好型MICP技术提供了理论依据和优良菌种资源。 
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Abstract 

Microbial induced calcium carbonate precipitation (MICP) technology faces the problem of ammo-
nia nitrogen pollution as a byproduct. This study used Sulfitobacter sp. IGS-18, a sulfite bacterium 
with urease, glutamate dehydrogenase (GDH), and glutamine synthetase (GS) activities, to system-
atically explore the enzymatic basis and molecular mechanism of its ammonium ion removal. The 
results showed that the optimal reaction conditions for GDH and GS enzymes in this strain were pH 
8.5 and 40˚C. In a high ammonium environment, GDH activity responded rapidly, while GS continu-
ously exerted its ammonia assimilation effect. Ammonium ion removal experiments showed that, 
compared with the ammonia-producing strain S. pasteurii, IGS-18 achieved a 90.1% +

4NH - N  re-
moval efficiency within 6 h during the biomineralization process. Whole-genome sequencing re-
vealed that it possesses the urease gene cluster ureABCEFGD, the glutamate dehydrogenase gene 
(gdhA), and the glutamine synthase gene (glnA), as well as GS-GOGAT cycle-related genes, providing 
a foundation for efficient ammonia assimilation. This study elucidated the ammonium ion removal 
mechanism of Sulfitobacter sp. IGS-18 from an enzymological and genomic perspective, providing a 
theoretical basis and excellent strain resources for the development of environmentally friendly 
MICP technology.  
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1. 引言 

微生物诱导碳酸钙沉淀(MICP)技术因其环保高效的特点，在土壤固化、重金属修复及煤尘抑制等领

域展现出广阔应用前景。本研究具有显著的理论意义和应用价值。该技术主要利用产脲酶细菌将尿素水

解为碳酸根和铵离子，碳酸根与钙离子结合形成碳酸钙沉淀，达到固化目的[1]。其在岩土工程、文物保

护和环境修复等领域潜力巨大，但尿素水解过程不可避免地产生大量铵离子和氨气，氨副产物造成的二

次污染是其大规模应用的主要障碍。这不仅造成大气污染和土壤酸化，还限制了 MICP 技术的大规模应

用[2] [3]。因此，寻找能够同步降低 +
4NH -N释放的优良菌株成为当前研究热点。 

氨的同化是微生物将无机氮转化为有机氮的关键途径，主要由谷氨酸脱氢酶(GDH)和谷氨酰胺合成

酶(GS)介导[4]。GDH 可一步催化 α-酮戊二酸与铵离子生成谷氨酸，无需消耗 ATP，适用于高铵环境下的

快速氨固定[5]；GS 则催化谷氨酸与铵离子合成谷氨酰胺，需 ATP 参与，是低铵条件下氨同化的核心酶

[6]。若 MICP 菌株同时具备高效的脲酶活性和氨同化能力，则可在矿化过程中转化铵离子，从源头减少

氨污染。 
本研究从海洋藻际环境中分离获得一株亚硫酸盐杆菌 Sulfitobacter sp. IGS-18，我们的实验研究发现

该菌株兼具脲酶、GDH 和 GS 活性。本文拟通过酶学特性分析、铵离子去除实验及全基因组测序，系统

解析 IGS-18 对铵离子的去除机理，为构建低氨排放的 MICP 工艺提供理论基础。 
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2. 菌株的筛选与鉴定 

菌株 IGS-18 分离自球等鞭金藻培养液，在 2216E 平板上培养 2~3 天后形成乳白色、圆形、边缘整齐

的菌落，直径约 0.5~1.5 mm (图 1(a))。扫描电镜观察显示细胞呈短杆状或椭球形(图 1(b)和图 1(c))，大小

约 0.5~0.8 μm × 1.0~2.5 μm，符合亚硫酸盐杆菌属的典型形态特征[7]。 
 

 
Figure 1. Single colony images of the strain (a) and scanning electron microscope images (b), (c) 
图 1. 菌株的单菌落图(a)和扫描电镜图((b)、(c)) 
 

16S rRNA 基因序列分析表明，该菌株与 Sulfitobacter sp. 003335585 同源性达 100%，系统发育树将

其归入 Sulfitobacter 属(如图 2)。 
 

 
Figure 2. The 16s rRNA phylogenetic tree of Sulfitobacter sp. IGS-18 
图 2. Sulfitobacter sp. IGS-18 的 16s rRNA 系统进化发育树 
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3. 脲酶和氨同化酶(GDH 和 GS)活性特征 

3.1. 不同氮源对酶活性的影响 

脲酶是驱动 MICP 过程的关键酶。实验表明(图 3)，IGS-18 在氯化铵为唯一氮源时脲酶活性最高，在

36 h 达到峰值，28.89 mM∙urea∙min−1。GDH 活性受高铵环境诱导，在培养 24 h 即达到峰值 15.66 U/mL，
随后下降，而 GS 活性则在 36 h 达到峰值 15.01 U/mL，与脲酶活性达到峰值的时间一样。这种时序差异

表明，在高铵初期 GDH 快速消耗铵离子，缓解氨毒性；随后 GS 持续作用，将剩余铵离子彻底同化为谷

氨酰胺。 
 

 
Figure 3. The effects of different nitrogen sources on the activities of urease (a), glutamate dehydrogenase (GDH) (b), and 
glutamine synthetase (GS) (c) in the bacterium Sulfitobacter sp. IGS-18 
图 3. 不同氮源对细菌 Sulfitobacter sp. IGS-18 脲酶(a)；谷氨酸脱氢酶(GDH) (b)；以及谷氨酰胺合成酶(GS)活性(c)的
影响 

3.2. 温度对酶活性的影响 

如图 4，脲酶最适温度为 40℃，GS 和 GDH 酶的最适温度条件均为 40℃，与脲酶保持高度一致，保

证了整个代谢通路的协调运行。金属离子影响试验显示，Mg2+、Ca2+对脲酶有激活作用，而 Ni2+、Zn2+则

强烈抑制其活性。这些特性为菌株在不同环境下的矿化应用奠定了基础。 
 

 
Figure 4. The influence oe urease, GS and GDH enzyme activities of the bacterial strain Sulfitobacter sp. IGS-18 
图 4. 温度对细菌 Sulfitobacter sp. IGS-18 脲酶、GS 和 GDH 酶活性的影响 
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3.3. pH 对酶活性的影响 

如图 5，三种酶的最适 pH 均为 8.5，活性曲线呈现先增后减的趋势。 
 

 
Figure 5. The influence of pH on the urease, GS and GDH enzyme activities of the bacterium Sulfitobacter sp. IGS-18 
图 5. pH 对细菌 Sulfitobacter sp. IGS-18 脲酶、GS 和 GDH 酶活性的影响 

3.4. 不同金属对酶活性的影响 

如图 6，金属离子影响试验显示，Mg2+、Ca2+和 Mn2+对三种酶有激活作用，尤其是 Mg2+对三种酶的

活性促进作用明显，相对活性分别为 266.63%、289.9%、194.83%。而 Ni2+、Zn2+则强烈抑制酶活性，Ni2+

对 GDH 的活性抑制最明显，相对活性仅为 0.89%，这提示金属离子可能通过结合活性中心或影响酶构象

来调控氨同化效率。这些特性为菌株在不同环境下的矿化应用奠定了基础。 
 

 
Figure 6. The effects of different metals on the urease, GS and GDH enzyme activities of the bacterial strain Sulfitobacter 
sp. IGS-18 
图 6. 不同金属对细菌 Sulfitobacter sp. IGS-18 脲酶、GS 和 GDH 酶活性的影响 

4. 铵离子去除效率的实验验证 

将 IGS-18 与传统高效产脲酶菌巴氏芽孢杆菌 Sporosarcina pasteurii 进行对比，评估其在 MICP 过程

中的铵离子去除能力。 
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4.1. 生物矿化过程中 +
4NH - N 浓度变化 

在 6 h 矿化期内，S. pasteurii 体系的 +
4NH -N浓度从 0.11 mg/L 持续上升至 0.29 mg/L，铵离子作为副

产物不断累积。而 IGS-18 体系的 +
4NH -N浓度持续下降，3 h 后降至 0.029 mg/L 以下，6 h 时较 S. pasteurii

体系降低 90.1%。这表明 IGS-18 能够主动吸收并同化尿素水解产生的铵离子，而非简单累积(图 7)。 
 

 

Figure 7. Comparison of the concentration changes of ammonium nitrogen ( +
4NH -N ) in the bio-

mineralization systems of S. pasteurii and Sulfitobacter sp. IGS-18 
图 7. S. pasteurii 和 Sulfitobacter sp. IGS-18 生物矿化体系中铵态氮( +

4NH -N )的浓度变化对比 

4.2. 培养基中 +
4NH - N 浓度变化 

这张图展示了在 0 至 72 小时内，两种菌株——巴氏芽孢杆菌(Sporosarcina pasteurii)和亚硫酸盐杆菌

(Sulfitobacter sp. IGS-18)的培养基中铵离子( +
4NH )浓度的动态变化。S. pasteurii 的铵离子浓度持续上升，

从初始的 1.20 mg/L 上升至 72 h 的 2.10 mg/L，在 60 h 达到最大值 2.15 mg/L。 
巴氏芽孢杆菌是一种典型的产脲酶菌，常用于 MICP 过程。它能高效水解尿素生成铵离子( +

4NH )和
碳酸根( 2

3CO − )。但由于其缺乏高效的氨同化系统，如 GDH/GS 途径，生成的铵离子无法被有效转化或吸

收，因此在培养基中累积。Mörsdorf & Kaltwasser (1989) [8]提供了最直接的酶学证据——巴氏芽孢杆菌

缺乏 GS，且其 GDH 对铵的亲和力极低(Km = 55.2 mM)，这正是其“缺乏高效氨同化系统”的根本原因

[8]。这种代谢特征导致该菌无法有效转化尿素水解产生的铵离子，使得铵在培养基中持续累积(如图 8)，
进而造成氨气大量释放的环境问题[9]。 
 

 

Figure 8. Comparison of the concentration changes of ammonium nitrogen ( +
4NH -N ) in the cul-

ture media of S. pasteurii and Sulfitobacter sp. IGS-18 
图 8. S. pasteurii 和 Sulfitobacter sp. IGS-18 培养基的铵态氮( +

4NH -N )的浓度变化对比 
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然而，IGS-18 的培养基中铵离子浓度持续下降，从初始的 0.80 mg/L 降至 72 h 的 0.25 mg/L。原因可

能是，该菌株不仅具有脲酶活性，还具备完整的氨同化酶系统(GDH 和 GS)。在尿素水解生成铵离子的同

时，铵离子被迅速同化为谷氨酸、谷氨酰胺等有机氮，用于菌体生长和代谢[10] [11]。因此，铵离子在培

养基中不断被消耗，而非积累。 

5. 铵离子去除的基因组学基础 

为从分子层面解释 IGS-18 的优异氨同化能力，对其进行了全基因组测序。基因组大小为 4.77 Mb，
GC 含量 62.47%，共编码 4521 个蛋白质。 

5.1. 尿素水解相关基因 

基因组中含有完整的脲酶基因簇 ureABCEFGD，其中 ureA、ureB、ureC 编码脲酶结构亚基，ureE、
ureF、ureG、ureD 编码辅助蛋白，负责镍离子的插入和酶装配[12] [13]。UreE 作为镍分子伴侣将 Ni2+递

送至活性中心[14]。此外还发现尿素羧化酶基因，存在于部分缺乏脲酶的微生物中，催化 ATP 依赖性尿

素羧化反应生成尿素-1-羧酸盐(尿囊酸盐)，再由尿囊酸盐水解酶分解为氨和 CO2 [15]。该途径最早在酵母

和藻类中发现，后在细菌中也得到证实[15]。近期研究还发现尿素羧化酶相关蛋白参与胍的降解[15]，但

尿素仍是其主要底物之一。可能协助尿素转化为氨和碳酸根，增强尿素利用效率[16]。 

5.2. 氨同化相关基因 

GDH 基因：存在 1 种谷氨酸脱氢酶基因，即 NADH 依赖型 gdhA，gdhA 在高铵条件下高表达，与酶

活性实验结果吻合。 
GS 基因：存在多个谷氨酰胺合成酶基因拷贝(glnA1, glnA2, glnA3, glnA4, glnAa, glnAb)，并检测到 GS

活性调控基因 gltD、gltB、glnB、glnE 和 glsA。这为菌株在不同铵浓度下精细调控氨同化提供了完整的遗

传元件。 

5.3. 转运与调控基因 

基因组中鉴定出多个铵转运蛋白基因(amt 家族)和金属离子转运基因(corA, mgtA/B)，确保铵离子和辅

因子(如 Mg2+)的有效摄取。同时存在金属离子调控基因 fur、zur，可动态适应环境变化。 

6. 讨论 

综合酶学与基因组学结果，Sulfitobacter sp. IGS-18 的铵离子去除机理可归纳为：脲酶高效水解尿素

产生铵离子，同时 GDH 和 GS 协同作用，将铵离子快速转化为谷氨酸和谷氨酰胺，进而参与菌体蛋白质

合成，实现铵离子的永久固定。该机制与已报道的某些氨同化细菌，如 Klebsiella sp. TSH15 [5]、Acineto-
bacter pittii J08 [17]类似，但 IGS-18 同时具备脲酶活性，使其更适合于 MICP 场景。 

与已报道的脲酶菌株相比，IGS-18 的氨气减排效果显著优于巴氏芽孢杆菌，这归因于其完备的氨同

化基因体系。类似地，有研究通过添加沸石吸附铵离子可将氨氮去除率提高至 80% [18]，但吸附法存在

解吸风险，而生物同化则更为稳定可持续。因此，IGS-18 的应用有望推动 MICP 技术向绿色、低氨方向

发展。 

7. 结论 

1) Sulfitobacter sp. IGS-18 兼具脲酶、GDH 和 GS 活性，三种酶的最适条件均为 pH 8.5 和 40℃，形

成高效耦合的“尿素水解–氨同化”代谢通路。 
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2) 铵离子去除实验表明，与“产氨”菌株 S. pasteurii 相比，生物矿化过程中 IGS-18 在 6 h 内实现的
+
4NH -N的去除效率达 90.1%，实现了氨固定。 
3) 全基因组测序揭示该菌株拥有完整的脲酶基因簇、GDH/GS 基因体系及 GS-GOGAT 循环相关基

因，为氨同化提供了坚实的遗传基础。 
本研究从酶学与基因组学层面系统阐明了 Sulfitobacter sp. IGS-18 的铵离子去除机理，为开发低氨排

放的 MICP 技术提供了理论依据和优良菌种资源。 
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