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中条山十八河铜尾矿库微生物群落组成与环境适应性
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摘要: 为了揭示尾矿区重金属污染与微生物群落组成和多样性的关系，本文选择中条山十八河铜尾矿库的水体、底泥以及矿

砂为研究对象，比较分析不同生境中微生物群落组成的差异，及其与环境因子的相关性． 结果表明，矿砂中微生物群落的丰富

度和多样性最大，而水体中微生物群落的丰富度和多样性最小; 在门和目水平上均表现出水体与底泥中微生物群落组成相

似，而与矿砂的差异较大; 8 个优势科中只有鞘脂单胞菌科 ( Sphingomonadaceae) 细菌的相对丰度与重金属 ( Cd、Cu、Mn、
Ni、Pb、Zn ) 含 量 存 在 显 著 的 正 相 关 关 系，而 其 余 7 个 优 势 科: 柄 杆 菌 科 ( Caulobacteraceae ) 、甲 基 杆 菌 科

( Methylobacteriaceae) 、类诺卡氏菌科( Nocardioidaceae) 、微杆菌科( Microbacteriaceae) 、微球菌科( Micrococcaceae) 、链球菌科

( Streptococcaceae) 和类芽孢杆菌科 ( Paenibacillaceae) 细菌的相对丰度与重金属含量存在显著的负相关关系，表明多数细菌

都会受到重金属的抑制，而鞘脂单胞菌科细菌对重金属有较高的耐受性，因此具有修复重金属污染的潜力．
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Abstract: In order to reveal the effects of heavy metal pollution on microbial community compositions and microbial community
diversity in tailing area，we conducted an experiment by examining the microbial community in tailing water，sediments and tailing sand
in Shibahe copper tailing in Zhongtiao Mountain． Differences in microbial community compositions in different habitats and their
relationships with environmental parameters were analyzed． The results showed that the richness and diversity of microbial community
were the largest in tailing sand，but the lowest in tailing water． Microbial community compositions were similar between tailing water
and sediments． There were significant positive correlations between the relative abundance of the dominant family
( Sphingomonadaceae) and contents of heavy metals ( Cd，Cu，Mn，Ni，Pb，Zn) ，while there were significant negative correlations
between relative abundances of Caulobacteraceae， Methylobacteriaceae， Nocardioidaceae， Microbacteriaceae， Micrococcaceae，
Streptococcaceae and Paenibacillaceae and heavy metal contents． It showed that most of the bacteria were inhibited by heavy metals，
but Sphingomonadaceae had a higher tolerance to heavy metals which may indicate that it has a potential for remediation of heavy metal
contamination．
Key words: microbial community; tailing water; sediment; tailing sand; heavy metal

微生物群落组成、结构以及多样性会沿着生态

梯度发生变化［1］，如 pH 梯度［2］、重金属含量［1，3］、
盐度［4］以及 C /N［5］． 某些特定微生物类群的改变则

可以预测环境条件的变化程度［6］和发展趋势． 微生

物群落与生境间的相互关系可以通过特定的微生物

类群来指示［6］，从而反映出微生物群落对环境变化的

响应机制［7］． 有研究表明一些大型无脊椎动物和水

体固着生物的群落变化可以指示其生境的变化［8］．
而微生物类群具有繁殖迅速、基因型多样、对生境的

改变反应敏感等特点，因此可以作为指示种来反映环

境的变化． 有研究表明在酸性矿山废水( AMD) 中微

生物群落的结构沿生态梯度会发生变化［9 ～ 11］，但对

碱性尾矿( AlkMD) 生境中微生物对环境变化的响应

策略和应答机制的研究还非常有限［1］．
中条山铜矿是北方最大的铜生产基地，年产矿量
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400 万 t 以上，为全国最大的非煤地下开采矿山． 该

区域矿产资源以铜为主，伴生有钴、钼、金、银等多

种金属． 在矿山采选、矿石冶炼过程中有大量的含有

多种重金属的尾矿废水和废渣产生，由于浮悬剂硫化

钠、碱石灰以及其它有机试剂在浮选过程中的使用，

使得尾矿中有机化合物、硫化物含量过高且呈现碱

性． 由于尾矿的特殊性，大量堆积对生态环境造成了

严重的污染和破坏，因此对该区域的生态恢复尤为重

要，研究表明微生物能够改变重金属的形态和迁移

率［12］，从而为植被恢复奠定了基础，而了解微生物群

落的组成和结构是矿区生态恢复的第一步．
本文选择尾矿废水、底泥以及矿砂为研究对

象，探讨北方铜尾矿库重金属污染环境下: ①微生

物群落的结构特征; ②微生物群落的结构和功能与

环境因子的关系; ③微生物群落结构特征和特定类

群对于铜尾矿库重金属和有机物污染的指示作用．
通过阐明尾矿极端环境下与特征细菌类群的内在关

系，以期为重金属污染程度与细菌群落结构的相互

关系研究提供新的证据．

1 材料与方法

1. 1 研究区概况与样品采集

十八河尾矿库 ( 35°15' ～ 35°17' N，111°38' ～
111°39' E) 位于山西省运城市垣曲县境内，面积

200 万 m2，坝高 85 m，最大库容 1. 25 亿 m3，目前库

容 0. 8 亿 m3，采样区水深约 4 m． 该区域属大陆性

季风气候，四季分明，春季干旱多风，夏季雨量集中，

冬季少雪干燥． 年均降雨量为 780 mm，年均气温

14℃，无霜期大于 200 d． 本实验所用样品包括尾

矿库中心区域 0 ～ 10 cm 处的底泥 ( SD1 ) ，10 ～ 20
cm 处的底泥 ( SD2 ) ，距离表层底泥 0. 5 m 处的上

覆水 ( TW) 以及堆积于尾矿坝坡面 10 年 0 ～ 10
cm 处的尾矿砂 ( TS) ，每个样品 3 个重复，所有样

品均采集于 2015 年 7 月． 利用自动取样器收集水

样 2. 5 L，就地通过聚碳酸酯膜 ( 0. 22 μm，50 mm
diameter，Millipore，Billerica，MA，USA ) 过 滤 2
L，后将滤膜置于离心管中放入便携式液氮罐用于

微生物 DNA 的提取，剩余的 0. 5 L 带回实验室用

于理化性质分析． 利用底泥采样器收集底泥，同时

收集矿砂，后均置于密封袋中放入 4℃ 的冰盒中，

快速运回实验室后置于 － 20℃ 冰箱，进行相关的

实验分析．
1. 2 样品理化性质分析

水体 pH、硝氮 ( NO －
3 -N) 和氨氮 ( NH +

4 -N) 含

量用多参数水质分析仪 ( Aquread AP-2000，UK) 原

位测定，总碳 ( TC) 含量用 TOC 分析仪 ( Shimadzu，

TOC-VCPH，Japan) 测定． 底泥和矿砂的 pH 用酸度

计 ( M固体 ∶ V水 = 1 g∶ 2. 5 mL) 测定，总氮 ( TN) 、总

碳 ( TC ) 和 总 硫 ( TS ) 含 量 用 元 素 分 析 仪

( Elementar Vario MACＲO，Germany ) 测 定; 硝 氮

( NO －
3 -N) 、氨氮 ( NH +

4 -N) 、亚硝态氮 ( NO －
2 -N) 及

水体总氮 ( TN) 和亚硝态氮 ( NO －
2 -N) 含量用全自

动间断化学分析仪 ( CleverChem 380，Germany) 测

定． 所有样品重金属元素 ( As、Cd、Cr、Cu、Mn、
Ni、Pb、Zn) 含量用 ICP-AES ( iCAP 6000，Thermo
Fisher，UK) 测定．
1. 3 样品 DNA 提取及高通量测序

采样的 3 个重复样品均匀混合为一个样品后用

于 DNA 提取． 水体滤膜 DNA 提取: 先用 1 × PBS 缓

冲液洗脱滤膜上的微生物，然后利用水体快速提

取试剂盒( MP Biomedicals，Solon，OH，USA) 提取

水体样本的 DNA，ddH2O 溶解，－ 20℃ 保存． 底泥

和 矿 砂 DNA 提 取: 利 用 土 壤 试 剂 盒 ( Felix bio-
tech，USA ) 按 照 试 剂 盒 操 作 步 骤 提 取 样 本 的

DNA． 扩增细菌的 16S rＲNA V3 区片段，采用通用

引物: 正向 338F ( 5'-ACTCCT ACG GG AG G C A
GCA- 3' ) ，反 向 534Ｒ ( 5'-TTACCGCGGCTGCT
GGCAC-3' ) ． PCＲ 产物胶回收后进行 定 量，通 过

→3' 5'核酸外切酶和聚合酶的共同作用，修复带

有突 出 末 端 的 DNA 片 段，在 3' 端 引 入 单 碱 基

“A-”，与 3'端含有单碱基“T-”的接头连接，利用

PCＲ 选择性富集连有接头的 DNA 片段，同时扩增

DNA 文库，定量并质检后，逐步稀释后用 Illumina
MiSeq 测序仪上机测序，并进行生物信息分析． 本

研究的测序和生物信息服务在上海派森诺生物科

技有限公司完成．
1. 4 数据分析

不同采样点理化性质的均值比较采用单因素方

差 ( One-way ANOVA) 分析，并用最小显著差数法

( LDS) 进行显著性检验; 不同优势科细菌的相对丰

度与理化性质间进行 Pearson 相关性分析． 显著性

水平差 异 设 定 为 P ＜ 0． 05，统 计 分 析 采 用 SPSS
20. 0 软件完成，作图用 Excel 2013 软件完成．

2 结果与分析

2. 1 样品理化性质

所有样品 pH ＞ 8，均表现为碱性且在 4 个样点

间差异显著，其中 TW 的 pH 值最高而 TS 的 pH 值
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最低; 硝氮 ( NO －
3 -N) 、氨氮 ( NH +

4 -N) 和亚硝态氮

( NO －
2 -N) 含量在 TW 中含量最高而总氮 ( TN) 含

量在 4 个采样点间没有显著差异; 总碳 ( TC) 含量

在 SD1 中最高在 TW 中最低; C /N 在 TW 中最低，

而在其余 3 个采样点间差异不显著; 总硫 ( TS) 含

量 SD1 中最高，TS 中最低; 7 种重金属含量除 Cd 以

外都表现出相同的趋势，即 TS 中含量最高，其次是

SD1，TW 中含量最低 ( 表 1) ．
表 1 4 个采样点的理化性质1) /mg·kg －1

Table 1 Physical and chemical properties of four sampling points /mg·kg －1

项目
采样点

TW SD1 SD2 TS
pH 9． 21 ± 0． 009a 8． 60 ± 0． 023b 8． 89 ± 0． 038a 8． 13 ± 0． 019c
NO －

3 -N 63． 64 ± 0． 053a 0． 73 ± 0． 037b 0． 49 ± 0． 017c 0． 25 ± 0． 022d
NH +

4 -N 7． 52 ± 0． 041a 0． 31 ± 0． 015b 0． 29 ± 0． 009b 0． 21 ± 0． 121b
NO －

2 -N 10． 32 ± 0． 062a 0． 28 ± 0． 011b 0． 30 ± 0． 011b 0． 11 ± 0． 021c
TN 88． 54 ± 2． 289 89． 34 ± 4． 985 65． 11 ± 9． 875 98． 43 ± 12． 336
TC 31． 07 ± 1． 701c 6 080． 86 ± 17． 137a 5 313． 83 ± 79． 083b 5 156． 22 ± 77． 152b
TS nd 876． 83 ± 3． 568a 683． 63 ± 17． 223b 426． 85 ± 60． 551c
C /N 0． 37 ± 0． 031b 68． 46 ± 3． 514a 85． 31 ± 12． 289a 54． 16 ± 7． 081a
As 6． 59 ± 0． 695b 16． 02 ± 2． 701a 10． 47 ± 2． 360ab 16． 95 ± 2． 779a
Cd 0． 03 ± 0． 004b 0． 00 ± 0． 000b 1． 55 ± 0． 269ab 2． 96 ± 1． 414a
Cr 0． 006 ± 0． 007b 71． 17 ± 4． 472a 53． 05 ± 11． 772a 76． 35 ± 6． 619a
Cu 0． 02 ± 0． 005d 174． 03 ± 10． 017b 83． 97 ± 22． 316c 418． 21 ± 33． 328a
Mn 0． 003 ± 0． 001c 313． 50 ± 4． 377b 256． 75 ± 55． 468b 505． 93 ± 17． 711a
Ni 0． 02 ± 0． 004c 38． 66 ± 2． 865ab 29． 74 ± 9． 838b 51． 48 ± 5． 781a
Pb 0． 33 ± 0． 057c 172． 64 ± 32． 009b 106． 29 ± 23． 388b 1 277． 11 ± 67． 698a
Zn 0． 02 ± 0． 002d 36． 69 ± 5． 550b 16． 02 ± 6． 473c 77． 98 ± 5． 936a

1) pH 和 C /N 无单位; 数值为平均值 ± 标准偏差，不同字母代表不同样品间在 P ＜ 0． 05 水平上差异显著; nd: 没有检测; C /N: TC 与 TN 的比

值，下同

2. 2 微生物群落组成

经测序获得各采样点细菌的优质序列数，OTU
个数以及丰富度和多样性指数 ( 表 2) ． TW 中 OTU
个数，ACE 和 Chao1 丰富度指数以及 Shannon 多样

性指数都低于其余 3 个采样点的数值，而 TS 中的各

指数均最大，SD1 中 OTU 个数，ACE 和 Chao1 丰富

度指数以及 Shannon 多样性指数高于 SD2，表明在 4
个采样点中 TW 中细菌群落结构相对单一．

表 2 4 个采样点中细菌克隆文库的多样性指数1)

Table 2 Phylotype richness and diversity estimators of the bacterial communities in four sampling points

采样点 优质序列 OTUs ACE Chao1 Shannon 指数 Simpson 指数

TW 39 219 258 326. 38 300. 37 3. 40 0. 80
SD1 32 885 765 1 577. 29 1 499. 76 4. 04 0. 82
SD2 40 393 453 1 114. 31 983. 00 3. 45 0. 78
TS 31 269 852 1 958. 18 1 806. 53 4. 06 0. 82

1) 优质序列表示经过过滤和去除嵌合体的序列; OTUs 表示序列相似性达到 97% 归为一类 OTU

2. 2. 1 不同采样点的优势细菌门组成

在门水平上 TW 中的优势门 ( 相对丰度≥1%，

下 同 ) 分 别 是: 变 形 菌 门 ( Proteobacteria )

( 66. 19% ) 、放线菌门 ( Actinobacteria) ( 22. 29% )

和厚壁菌门 ( Firmicutes) ( 9. 78% ) ; SD1 中的优势

门 分 别 是: 变 形 菌 门 ( 64. 38% ) 、放 线 菌 门

( 21. 36% ) 、厚 壁 菌 门 ( 12. 69% ) 和 拟 杆 菌 门

( Bacteroidetes ) ( 1. 05% ) ; SD2 中 的 优 势 门 分 别

是: 变形菌门 ( 67. 91% ) 、放线菌门 ( 20. 77% ) 、厚

壁菌门 ( 10. 66% ) ; TS 中的优势门分别是: 变形菌

门 ( 39. 70% ) 、放 线 菌 门 ( 28. 91% ) 、酸 杆 菌 门

( Acidobacteria) ( 10. 21% ) 、绿弯菌门( Chloroflexi)
( 9. 14% ) 、 芽 单 胞 菌 门 ( Gemmatimonadetes )

( 3. 65% ) 、厚 壁 菌 门 ( 1. 82% ) 、 拟 杆 菌 门

( 1. 53% ) 和 TM7 ( 1. 10% ) ( 图 1) ．
2. 2. 2 不同采样点的优势细菌目组成

变形菌门中的 4 个优势纲: α-变形菌纲 ( α-
Proteobacteria) 、β-变形菌纲 ( β-Proteobacteria) 、γ-
变形 菌 纲 ( γ-Proteobacteria ) 和 δ-变 形 菌 纲 ( δ-
Proteobacteria) ，在 4 个采样点中均存在但是它们所
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图 1 各采样点细菌群落结构在门水平上的分布

Fig． 1 Bacterial community structure of each sampling point at the phyla level

占 的 比 例 不 同． α-变 形 菌 纲 中 的 柄 杆 菌 目

( Caulobacterales ) ( 12. 8% ～ 51. 9% ) 、根 瘤 菌 目

图 2 变形菌门细菌 4 个优势纲的群落组成

Fig． 2 Community composition of the four dominant classes of Proteobacteria

( Ｒhizobiales) ( 6. 3% ～ 11. 8% ) 和 鞘 脂 单 胞 菌 目

( Sphingomonadales) ( 2. 2% ～5. 3% ) 在 4 个采样点

中都占优势，而红螺菌目 ( Ｒhodospirillales) ( 0. 3%
～2. 2% ) 在 TS 中也占优势． β-变形菌纲中在 TW、
SD1 和 SD2 中只有伯克氏菌目 ( Burkholderiales)

( 0. 4% ～ 1. 8% ) 占 优 势，而 在 TS 中 MND1
( 2. 3% ) 也占优势． γ-变形菌纲中只有 TS 中的黄

色单胞菌目 ( Xanthomonadales) ( 2. 7% ) 占优势，

其余菌目所占比例均小于 1% ． δ-变形菌纲中只有

TS 中的黏球菌目 ( Myxococcales) ( 1. 7% ) 占优势，

其余菌目所占比例均小于 1% ( 图 2 ) ． 在变形菌

门中，4 个采样点均表现出 α-变形菌纲细菌丰度最

大，其次是 β-变形菌纲、γ-变形菌纲而 δ-变形菌纲

细菌丰度最小．
放 线 菌 门 中 的 放 线 菌 目 ( Actinomycetales )

( 13. 2% ～22. 2% ) 在 4 个采样点中都占优势，而 TS
中还有酸微菌目 ( Acidimicrobiales) ( 5. 1% ) 、土壤

红杆菌目 ( Solirubrobacterales) ( 4. 9% ) 、Gaiellales
( 2. 9% ) 和 0319-7L14 ( 1. 5% ) 4 个目占优势． 厚壁

菌门中在 TW、SD1 和 SD2 这 3 个采样点中乳酸杆

菌目 ( Lactobacillales) ( 1. 0% ～ 5. 6% ) 和芽孢杆菌

目 ( Bacillales) ( 1. 0% ～ 5. 2% ) 占优势，同时梭菌

目 ( Clostridiales) ( 1. 1% ) 在 SD1 中也占优势，而

在 TS 中所有菌目相对丰度均小于 1% ( 图 3) ．
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图 3 放线菌门和厚壁菌门细菌群落组成

Fig． 3 Community composition of Actinobacteria and Firmicutes

2. 3 细菌优势科与环境因子的相关性

变形菌门中的柄杆菌科 ( Caulobacteraceae) 细

菌的相对丰度与 pH 和 TS 的含量存在显著的正相

关关系，与 TN 含量以及重金属 ( Cd、Cu、Mn、Ni、
Pb、Zn) 含量存在显著的负相关关系; 甲基杆菌科

( Methylobacteriaceae) 细菌的相对丰度除与 TN 含

量没有显著的相关性外，与其它环境因子的相关性

与 柄 杆 菌 科 细 菌 相 同; 鞘 脂 单 胞 菌 科

( Sphingomonadaceae) 细菌的相对丰度与环境因子

的相关性表现出与甲基杆菌科相反的趋势，与 pH
和 TS 含量存在显著的负相关关系，与重金属 ( Cd、
Cu、Mn、Ni、Pb、Zn) 含量存在显著的正相关关系．
放线菌门中的类诺卡氏菌科 ( Nocardioidaceae) 和微

杆菌科 ( Microbacteriaceae) 细菌的相对丰度均表现

出与 pH 和 TS 含量存在显著的正相关关系，与重金

属 ( Cd、Cu、Mn、Ni、Pb、Zn) 含量存在显著的负

相关关系，同时微杆菌科细菌的相对丰度与 Cr 含量

也 存 在 显 著 的 负 相 关 关 系; 微 球 菌 科

( Micrococcaceae) 细菌的相对丰度与 pH、NO －
3 -N、

NH +
4 -N和 TS 含量存在显著的正相关关系，与 8 种重

金属含量均存在显著的负相关关系． 厚壁菌门中的

链 球 菌 科 ( Streptococcaceae ) 和 类 芽 孢 杆 菌 科

( Paenibacillaceae) 细菌的相对丰度与环境因子表现

出一致的相关性，与 pH 和 TS 含量存在显著的正相

关关系，与重金属 ( Cd、Cu、Mn、Ni、Pb、Zn) 含量

存在显著的负相关关系，而与其它环境因子之间没

有显著的相关性 ( 表 3) ．

3 讨论

微生物的群落结构与其生境密切相关，虽然 TS
中重金属含量最高( 表 1 ) ，但是微生物群落的丰富

度和多样性也最高( 表 2) ，这与 Bier 等［1］的研究结

果存在差异，并不是中等污染水平下微生物群落的

多样性最高，这可能是由于研究区域和样品的不同

造成的; 本研究中 TS 经过 10 a 恢复后 pH 降低( 表

1) ，而重金属元素经过迁移和转化后生物毒性会降

低［13］，因此相对于其它采样点 TS 中更适合微生物

生长; 另一方面 TS 上生长有少量植被［14］，也是造

成微生物群落丰富度和多样性增高的重要原因之

一． SD1 中 微 生 物 群 落 的 丰 富 度 和 多 样 性 高 于

SD2，这可能是由于 SD1 比 SD2 含有较高的NO －
3 -N

和 TC，虽然 SD1 中 Cu 和 Zn 元素含量高于 SD2 ( 表

1) ，但是对 Cu 有耐受和积累作用的 β-变形菌和 γ-
变 形 菌，对 Zn 有 耐 受 作 用 的 芽 孢 杆 菌

( Bacillales) ［15］在 SD1 中丰度也较高( 图 2 和图 3) ．
在 TW 中虽然细菌总量较多，但是丰富度和多样性

却最低( 表 2) ，说明只有少数几个类群能够适应高

pH、高盐寡营养的尾矿水生境; 另外尾矿水在循环

利用的过程中容易扰动，从而会影响微生物群落的

组成和结构．
微生物的群落结构体现其生态功能［16］． 变形

菌门、放线菌门和厚壁菌门在 4 个采样点均属于优

势菌门，这 3 类细菌在重金属污染的尾矿区普遍占

优势［1，17，18］，说明这些细菌可以通过多种方式来减

轻重金属的毒害［19］而保持群落的多样性． 酸杆菌

门只在 TS 中是优势门，相对丰度达 10. 21% ( 图

1) ，研究发现酸杆菌门是土壤菌群的主要类群［20］，

该门中大多数纲细菌生活在酸性土壤中［21］，但是本

研究中在碱性 TS 中也是优势门，说明酸杆菌门中不

同类群对 pH 的适应性不同［20］，有些偏好酸性环境

而有些偏好碱性环境［1］． 也有研究表明酸杆菌门细

菌的丰度主要受生境中可溶性有机碳［22］ 和无机

氮［23］含量的影响而不是 pH，在本研究中 TS 上的植

被根系［14］和凋落物也会影响其丰度． 另一方面，酸
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杆菌门中的细菌具有耐重金属、耐贫瘠［24］，以及能

够把复杂的有机碳［25］氧化为乙酸的特性，可以使其

生长的微环境呈现酸性，因此可以在碱性的 TS 上存

活． 绿弯菌门细菌可以通过光合异养、光能自养、
无机化能自养［26］等多种途径获得能量，因此能在

TS 这种寡营养高重金属环境中迅速繁殖成为优势

菌群 ( 图 1 ) ． 芽单胞菌门在 TS 中也是优势菌门

( 图 1) ，该菌群一般在演替初期占优势，该门中有些

纲具有光合固氮［27］和分解有机碳［28］的能力，因此

也能在尾矿寡营养生境中繁殖为优势菌群．
表 3 环境因子与优势科细菌的相关性1) /mg·kg －1

Table 3 Correlation between environmental parameters and dominant families of bacteria /mg·kg －1

优势门
( 相对丰度)

优势科
( 相对丰度)

pH NO －
3 -N NH +

4 -N NO －
2 -N TN TC TS C /N

Proteobacteria
( 39． 7% ～67． 9% )

Actinobacteria
( 20． 8% ～28． 9% )

Firmicutes
( 1． 8% ～12． 7% )

Caulobacteraceae
( 12． 8% ～51． 9% )

0． 882＊＊ 0． 384 0． 391 0． 231 － 0． 594* － 0． 303 0． 818＊＊ － 0． 062

Methylobacteriaceae
( 2． 0% ～9． 8% )

0． 881＊＊ 0． 451 0． 421 0． 324 － 0． 522 － 0． 330 0． 828＊＊ － 0． 120

Sphingomonadaceae
( 2． 2% ～5． 2% )

－ 0． 818＊＊ － 0． 312 － 0． 320 － 0． 301 0． 575 0． 215 － 0． 889＊＊ 0． 004

Nocardioidaceae
( 3． 4% ～10． 8% )

0． 808＊＊ 0． 403 0． 409 0． 411 － 0． 433 － 0． 298 0． 920＊＊ － 0． 147

Microbacteriaceae
( 1． 4% ～6． 7% )

0． 897＊＊ 0． 481 0． 488 0． 396 － 0． 544 － 0． 392 0． 871＊＊ － 0． 179

Micrococcaceae
( 1． 7% ～4． 1% )

0． 885＊＊ 0． 591* 0． 592* 0． 483 － 0． 539 － 0． 513 0． 849＊＊ － 0． 303

Streptococcaceae
( 1． 0% ～5． 4% )

0． 788＊＊ 0． 229 0． 235 0． 231 － 0． 553 － 0． 141 0． 831＊＊ 0． 079

Paenibacillaceae
( 1． 0% ～4． 6% )

0． 776＊＊ 0． 353 0． 359 0． 349 － 0． 405 － 0． 241 0． 921＊＊ － 0． 099

优势门
( 相对丰度)

优势科
( 相对丰度)

As Cd Cr Cu Mn Ni Pb Zn

Proteobacteria
( 39． 7% ～67． 9% )

Actinobacteria
( 20． 8% ～28． 9% )

Firmicutes
( 1． 8% ～12． 7% )

Caulobacteraceae
( 12． 8% ～51． 9% )

－ 0． 553 － 0． 628* － 0． 539 － 0． 939＊＊ － 0． 780＊＊ － 0． 654* － 0． 992＊＊ － 0． 911＊＊

Methylobacteriaceae
( 2． 0% ～9． 8% )

－ 0． 516 － 0． 632* － 0． 561 － 0． 936＊＊ － 0． 796＊＊ － 0． 665* － 0． 988＊＊ － 0． 905＊＊

Sphingomonadaceae
( 2． 2% ～5． 2% )

0． 462 0． 714＊＊ 0． 466 0． 893＊＊ 0． 720＊＊ 0． 595* 0． 984＊＊ 0． 854＊＊

Nocardioidaceae
( 3． 4% ～10． 8% )

－ 0． 469 － 0． 715＊＊ － 0． 488 － 0． 876＊＊ － 0． 740＊＊ － 0． 606* － 0． 972＊＊ － 0． 822＊＊

Microbacteriaceae
( 1． 4% ～6． 7% )

－ 0． 560 － 0． 685* － 0． 596* － 0． 945＊＊ － 0． 823＊＊ － 0． 700* － 0． 991＊＊ － 0． 912＊＊

Micrococcaceae
( 1． 7% ～4． 1% )

－ 0． 677* － 0． 658* － 0． 623* － 0． 897＊＊ － 0． 821＊＊ － 0． 696* － 0． 898＊＊ － 0． 890＊＊

Streptococcaceae
( 1． 0% ～5． 4% )

－ 0． 461 － 0． 588* － 0． 397 － 0． 872＊＊ － 0． 667* － 0． 534 － 0． 968＊＊ － 0． 833＊＊

Paenibacillaceae
( 1． 0% ～4． 6% )

－ 0． 434 － 0． 683* － 0． 438 － 0． 854＊＊ － 0． 713＊＊ － 0． 565 － 0． 960＊＊ － 0． 809＊＊

1) * 表示 P ＜ 0. 05; ＊＊表示 P ＜ 0. 01

优势菌群对群落功能具有主导作用，其动态对

群落结构和功能会产生显著影响且它们对生境都具

有较大的适应性． 在这种高污染生境中的 α-变形菌

纲中的柄杆菌目、根瘤菌目和鞘脂单胞菌目在 4 个

采样点中都占优势，而在 TS 中红螺菌目也占优势

( 图 2) ，说明这些细菌都具有适应其生境的生理特

性． 该研究结果与腐木中变形菌群落组成相似［29］，

说明这些细菌是广适种，能在水体、底泥、土壤等

多种生境下存活． 柄杆菌目细菌大多属于寡营养型

细菌，能在营养贫瘠的环境下生长，主要是因为它们

根据生境的不同可以采取异养和化能自养的代谢方

式［30］，代谢方式的多样性决定其功能的多样性． 鞘

脂单胞菌目在有机碳污染的碱性环境下占优势，且

具有广泛的代谢能力［1］，因此在该研究区域占优

势． 而根瘤菌目，除了固氮还有还原硫的能力，它

们一般是先锋物种，能为其他菌群的定植提供营养，
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采取兼性厌氧呼吸从而分布广泛，且具有多样性的

生态功能［31］． TS 中光照充足是造成红螺菌目占优

势的重要原因之一，该目细菌大多含有光合色素能

够固定二氧化碳和氮［32］，因此能在 TS 这种寡营养

生境中自养生长． 红螺菌目细菌直接参与碳、氮循

环，在尾矿生态恢复过程中发挥重要作用．
β-变形菌纲中的伯克氏菌目在 4 个采样点均是

优势目 ( 图 2 ) ，该目细菌能够耐受高盐高碱的生

境［33］，可降解烃类［34］等有机大分子物质，且参与氮

循环，在硝酸盐浓度较高的地方主要表现为反硝

化［35］能力，而在氮贫瘠的生境中也具有固氮［36］能

力． 而 γ-变形菌纲和 δ-变形菌纲细菌只在 TS 中占

优势 ( 图 2) ． γ-变形菌纲和 δ-变形菌纲的相对丰度

与盐度具有相关性［35］，但是两者的生态功能却相

反． γ-变形菌纲细菌在利用硫化物的代谢途径中可

以降低生境中的碱度［37］，而 δ-变形菌纲细菌在化

能自养的代谢过程把硫酸盐还原成硫化物使碱度增

加． 因此，这两个群体都有会影响碳酸盐岩地球化

学和矿物溶解度． 黄色单胞菌目能够分泌胞外水解

酶［38］，但生理机能还不清楚． 黏球菌目往往生长在

含有大量有机碳水化合物的土壤表层能水解聚合

物［39］．
放线菌门在 TS 中的相对丰度高于其余 3 个采

样点，且群落结构 复 杂，优 势 目 有 5 个 而 在 TW、
SD1、和 SD2 中只有放线菌目 1 个优势目 ( 图 3) ，这

是由于通气性好，含水量低、有机物丰富、微碱性

的矿砂生境更适合放线菌的生长． 多数放线菌是好

氧菌［40］，可利用难分解碳作为碳源，由于大多数种

类能产生抗生素，钾、镁、锌、铁、锰、铜、钴等是

必需元素，因此在重金属含量丰富的区域占优势．
Brück 等［41］的研究发现厚壁菌大多兼性厌氧呼吸，

因此只在 TW、SD1、和 SD2 的低氧环境下占优势

( 图 3) ．
本研究中 7 个优势科( 柄杆菌科、甲基杆菌科、

类诺卡氏菌科、微杆菌科、微球菌科、链球菌科和

类芽孢杆菌科) 的相对丰度与 pH 和 S 的含量存在

显著的正相关关系，而与重金属 ( Cd、Cu、Mn、Ni、
Pb、Zn) 含量存在显著的负相关关系 ( 表 3) ． 这是

由于在 尾 矿 区 大 多 数 细 菌 都 会 受 到 重 金 属 的 毒

害［1，42］，从而对环境变化的响应表现一致［43］． 而鞘

脂单胞菌科细菌与环境因子的相关性表现出与其它

优势科细菌相反的趋势( 表 3) ． 这是由于鞘脂单胞

菌科细菌属于先锋物种，能耐受较高浓度的重金属，

分解能力强，能快速分解石油烃类［44］; 该科中的多

数细菌会产生胞外聚合物，为其他菌群的定置提供

条件，同时这类细菌通过化能异养呼吸获得能量因

此对环境有很强的适应能力．

4 结论

( 1) 在中条山十八河铜尾矿库中，尾矿水、不同

深度底泥以及尾矿砂中细菌群落组成和多样性存在

差异，尾矿水中细菌群落的多样性和丰富度最低而

尾矿砂中最高．
( 2) 尾矿砂中较高的重金属 ( As、Cd、Cr、Cu、

Mn、Ni、Pb、Zn) 含量对细菌群落没有产生显著的

抑制作用，说明在尾矿区除了重金属营养元素也是

影响细菌群落组成和结构的限制因子．
( 3) 鞘脂单胞菌科细菌的相对丰度与重金属

( Cd、Cu、Mn、Ni、Pb、Zn) 含量存在显著的正相关

关系，该科菌群有较高的重金属耐受性，因此可以作

为矿区恢复的理想菌种．
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