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研究报告 

紫金山铜矿酸性矿山废水微生物群落多样性 

彭玙萍 1,2  曾伟民*1,2 

1 中南大学资源加工与生物工程学院  湖南 长沙  410083 

2 生物冶金教育部重点实验室  湖南 长沙  410083 

摘  要：【背景】为避免环境污染，酸性矿山废水需经处理后才能排放，处理后的废水理化性质会发

生显著变化，将影响整个微生物群落的结构。【目的】分析处理前后的细菌和真菌群落变化及其与

理化参数的关系，为矿山废水的处理提供参考指标，并为矿山污染场地的修复提供理论基础。【方

法】采集福建紫金山铜矿的酸性矿山废水并测定其理化性质。采用基于原核微生物 16S rRNA 基因

V4 区和真菌 18S rRNA 基因 ITS 的高通量测序技术分析水样的微生物群落结构。【结果】经中和处

理后的回水与矿坑水和生物浸出液相比，pH 升高，重金属离子含量显著降低。原核微生物的多样

性高于真菌，回水的物种多样性高于矿坑水和浸出液。回水中变形菌门的丰度最高，矿坑水和浸出

液中分别以广古菌门和硝化螺菌门的丰度最高。回水中噬氢菌属为优势类群，矿坑水和浸出液中的

优势菌是钩端螺旋菌属，铁质菌属等古菌也有一定的比例。pH、Al、Mn、Zn 与回水中相对丰度较

高的菌属显著相关，而矿坑水和浸出液中的高丰度类群与环境因子没有显著的相关性。【结论】研究

表明酸性废水的中和沉淀处理对微生物群落产生了较大的影响，微生物群落变化可以作为矿山酸性

废水污染处理效果的一个参考指标。 

关键词：酸性矿山废水，理化参数，原核微生物，真菌，群落结构 
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Abstract: [Background] Acid mine drainage should be treated before discharge. After treatment, its 
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physicochemical properties will be changed significantly, which would affect the whole microbial 
community structure. [Objective] The changes of bacterial and fungal communities before and after 
treatment and their relationships with physicochemical parameters were analyzed to provide reference 
indexes for the treatment of acid mine drainage and theoretical basis for the remediation of 
mine-contaminated sites. [Methods] Acid mine drainage in Zijinshan copper mine, Fujian province was 
collected, followed by analysis of physicochemical properties. The microbial community structures of 
water samples were analyzed by high-throughput sequencing technology based on 16S rRNA gene V4 
region of prokaryotes and 18S rRNA gene ITS sequences of fungi. [Results] Compared with the pit water 
and leachate from the dump-leaching, the back water showed a higher pH and a lower content of heavy 
metal ions after the neutralization treatment. The diversity of prokaryotes was higher than that of fungi in 
all samples, and the microbial diversity of back water was higher than that of pit water and leachate. 
Proteobacteria was the most abundant lineage in the back water, and Euryarchaeota and Nitrospirae were 
of the highest abundance in the pit water and the leachate, respectively. At the genus level, 
Hydrogenophaga in the back water was the dominant group, while Leptospirillum was the dominant 
bacterium in the pit water and leachate, and archaea such as Ferroplasma also accounted for a considerable 
proportion. The pH, Al, Mn and Zn were significantly correlated with the genera with high relative 
abundance in the back water, while the high-abundance groups in the pit water and leachate had no 
significant correlation with the environmental factors. [Conclusion] The study indicated that the 
neutralization and precipitation treatment of acid mine drainage imposes a great impact on the microbial 
community, and the changes in microbial community structure could be used as a reference index for acid 
mine drainage pollution treatment efficiency. 

Keywords: Acid mine drainage, Physicochemical parameters, Prokaryotic microorganism, Fungus, 
Microbial community 
 

金属矿产资源的开发利用过程中，由于硫化

矿的氧化会产生大量的酸性废水，包括矿井水、

矿坑水、尾矿淋滤水和生物堆浸产生的浸出液

等。这些废水的 pH 低且含有大量的重金属离   

子[1]。酸性矿山环境广泛分布于全球范围内，如

美国的 Iron Mountain 和西班牙的 Rio Tinto River，

以及国内的紫金山和大宝山等都是典型的酸性矿

山废水区域[2-3]。 

微生物在酸性矿山废水的形成过程中起到了

重要的作用。一些微生物能够氧化二价铁或还原

性无机硫化物来获得能量，从而加速了硫化矿物

的溶解。典型的矿水废水中的微生物包括严格自

养的酸硫杆菌属 (Acidithiobacillus)和钩端螺旋菌

属(Leptospirillum)，以及可异养生长的硫化杆菌属

(Sulfobacillus)、铁质菌属 (Ferroplasma)和嗜酸菌

属(Acidiphilium)等 [4]。目前对酸性矿山废水微生

物的研究以原核微生物为主，对于真核微生物仅

有少量报道。如 Amaral Zettler 等发现在 Rio Tinto 

River 中，真核藻类的比例较高，占到总生物量的

60%以上[5]。研究人员通过构建 18S rRNA 基因文

库发现，Iron Mountain 的强酸性废水(pH<0.9)中

存在锁掷酵母(Sporidiobolus pararoseus)以及一些

未培养真菌[6]。 

酸性矿山废水排放到环境中会对水体和土壤

造成污染，是采矿业面临的一个严重的环境问

题。为此，人们提出了一些措施来处理酸性矿山

废水，包括化学法和生物法等。处理后的矿山废

水，其理化性质会发生明显的变化，从而对微生

物的生长造成影响，最终将影响整个微生物群落

的结构。本研究从紫金山采集了处理前后的矿山

废水，分析了处理前后的细菌和真菌群落变化及

其与理化参数的关系，以期为矿山废水的处理提

供参考指标以及为矿山污染场地的修复提供理论

基础。 
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1  材料与方法 

1.1  主要试剂和仪器 

DNeasy PowerSoil DNA 提取试剂盒，Qiagen

公司；PCR 试剂盒，诺唯赞生物科技有限公司；

胶回收纯化试剂盒，天根生化科技(北京)有限公

司。pH 计，上海仪电科学仪器股份有限公司；

PCR 仪，北京东胜创新生物科技有限公司；电感

耦合等离子体发射光谱仪，Agilent 公司。 

1.2  样品采集及理化性质测定 

采集紫金山铜矿 3 水样，分别为矿坑水、生

物堆浸的浸出液及回水。紫金山铜矿设有水处理

系统，主要采用中和沉淀法处理含铜酸性溶液，

在反应槽中加入石灰乳或液碱进行中和，并加入

絮凝剂促进沉淀。部分收集的矿坑水和生物浸出

液经萃取和电积处理后产生的废水进入水处理系

统。处理后的废水(回水)一部分回用于采矿井下

用水(形成矿坑水)、废水处理站用水、生物堆浸用

水和碎矿等。每种水样均采集 3 份，每份 10 L，先

用定性滤纸过滤除去固体杂质。滤液用 0.22 μm

的微孔滤膜过滤，用 PBS 溶液将滤膜上的微生物

洗下来，所得菌悬液 10 000 r/min 离心 10 min 收集

菌体。菌体于−80 °C 保存备用。现场测定水样的

温度和 pH，以 Ag/AgCl 电极为参比测定水样的电

位。采用电感耦合等离子体发射光谱仪测定过滤

后水样的金属离子含量。 

1.3  DNA 提取及微生物多样性测序  

采用 DNA 提取试剂盒提取微生物基因组

DNA，该试剂盒采用振荡破碎法，可同时提取细

菌 和 真 菌 的 基 因 组 DNA[7] 。 采 用 NanoDrop 

ND-100 测定提取的 DNA 浓度，琼脂糖凝胶电泳

观察提取的 DNA 完整性。 

采用通用引物 515F (5′-GTGCCAGCMGCCG 

CGGTAA-3′)和 806R (5′-GGACTACHVGGGTWT 

CTAAT-3′) PCR 扩增细菌和古菌的 16S rRNA 基因

V4 区，PCR 反应体系和反应条件参照文献[8]，采

用真菌 ITS 通用引物 ITS3_KYO2 (5′-GATGAAGA 

ACGYAGYRAA-3′)和 ITS4 (5′-TCCTCCGCTTAT 

TGATATGC-3′) PCR 扩增真菌 ITS 序列，PCR 反应

体系和反应条件参照文献[9]。琼脂糖凝胶电泳检

测产物，并用胶回收试剂盒回收纯化 PCR 产物。

纯化产物送到罗宁生物科技有限公司采用 Illumina 

HiSeq 2500 平台测序。 

根据原始序列的质控信息去除低质量的碱

基。采用 Flash[10]软件将正反向序列进行拼接，用

UCHIME[11]检测并去除拼接后序列的嵌合体。使

用 UPARSE[12]算法在 97%的一致性水平上进行

OTU 聚类，挑选每个 OTU 中出现频数最高的序列

作为 OTU 的代表序列。使用 UCLUST[13]分类法与

原核 SILVA 数据库和真菌 UNITE 数据库进行物种

注释分析。采用 R 语言中的 Vegan[14]软件包计算

Shannon 指数和 Simpson 指数。采用 Mantel test 分

析微生物群落结构与环境因子的相关性[15]。 

2  结果与分析 

2.1  水样理化性质 

3 个样品的理化性质见表 1。矿坑水的 pH 最

低，为 1.45，浸出液的 pH 也低于 2.00，回水经过

石灰乳和碱液中和后，pH 相对于矿坑水和浸出液

明显升高，达到 4.50 以上。回水中的重金属离子

含量很低，矿坑水和浸出液的重金属离子浓度很

高，其中矿坑水中铜离子含量达到 2 608.7 mg/L，

总铁离子含量达到 7 788.7 mg/L，而浸出液中的总 

 
表 1  紫金山铜矿水样的理化性质 
Table 1  Physicochemical properties of water samples 
from Zijinshan copper mine 
项目 Item S1 S2 S3 

酸碱度 pH 4.55±0.01 1.45±0.02 1.89±0.01 

电位 Eh (mV) 297±3.2 576±5.8 458±6.9 

铝 Al (mg/L) 1.5±0.6 1 486.3±6.7 1 876.3±40.2 

砷 As (mg/L) 0.1±0.05 35.8±0.6 82.7±2.3 

铜 Cu (mg/L) 1.4±0.7 2 608.7±11.0 1 861.0±47.2 

铁 Fe (mg/L) 1.8±0.5 7 788.7±53.5 12 143.3±260.1

锰 Mn (mg/L) 1.8±0.3 19.2±0.2 23.7±0.5 

锌 Zn (mg/L) 1.9±0.8 325.2±3.8 325.3±7.4 

注：S1：回水；S2：矿坑水；S3：浸出液. 

Note: S1: Back water; S2: Pit water; S3: Leachate from the 
dump-leaching. 
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铁含量高达 12 143 mg/L。矿坑水和浸出液的电位

值明显高于回水。 

2.2  水样微生物 OTU 聚类与多样性 

采用 HISEQ 2500 PE250 分别对原核生物 16S 

rRNA 基因 V4 区和真菌 ITS 测序。原核微生物 V4

区测序，S1、S2 和 S3 分别产生 33 912、31 748

和 36 042 条有效序列，序列平均长度 290 bp，真菌

ITS 测序，S1、S2 和 S3 分别产生 41 779、41 538

和 42 306 条有效序列，序列平均长度为 360 bp。

原核微生物 V4 区和真菌 ITS 测序的覆盖度均达到

99.9%以上，表明测序结果已足够代表样品的真

实情况。回水、矿坑水和浸出液 V4 区测序的

Shannon 指数分别为 2.95、2.57 和 2.76，Simpson

指数分别为 0.87、0.83 和 0.87，真菌 ITS 测序的

Shannon 指数分别为 1.87、0.91 和 1.27，Simpson

指数分别为 0.68、0.50 和 0.53，可见回水的物种

多样性要高于矿坑水和浸出液，并且原核微生物

的多样性要高于真菌。按照 97%的序列相似性划

分为一个 OTU，原核微生物 V4 区测序 S1、S2 和

S3 分别产生 216、216 和 218 个 OTU，总 OTU 数

为 244 个，3 组样品共有的 OTU 有 167 个，占总

OTU 数的 68.4%，这 167 个共有 OTU 的丰度占总

生物量的 97.3%；真菌 ITS 测序分别产生 133、

113 和 124 个 OTU，总 OTU 数为 167 个，3 组样

品共有的 OTU 为 72 个，占总 OTU 数的 43.1%，

这 72 个共有 OTU 的丰度占总生物量的 90.8%。 

2.3  原核微生物群落结构组成 

3 组水样的原核微生物群落结构组成见图 1 和

图 2。从门水平(图 1)看，样品的原核微生物分布

在 19 个门中，回水中以变形菌门(Proteobacteria)

的丰度最高，占比达 75.4%，其次为疣微杆菌门

(Verrucomicrobia，7.1%)、厚壁菌门(Firmicutes，

6.9%)、硝化螺菌门(Nitrospirae，3.5%)和拟杆菌

门(Bacteroidetes，2.24%)。矿坑水中的原核微生 
 

 
 
图 1  样品在门水平上的原核微生物群落结构 
Figure 1  Prokaryotic microbial community structure of the samples on the phylum level 
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物丰度最高的是广古菌门(49.81%)，丰度较高的

有硝化螺菌门(31.85%)、变形菌门(10.3%)和厚壁

菌门(4.52%)；另外，还有一定比例的奇古菌门

(Thaumarchaeota，1.1%)。浸出液中硝化螺菌门

(50.9%) 丰 度 最 高 ， 比 例 较 高 的 还 有 变 形 菌 门

(17.9%)、广古菌门(Euryarchaeota，14.3%)和厚壁

菌门 (14.0%)，其他门的微生物丰度均在 1%以

下。总体来看，回水中原核微生物在门水平的结

构组成与矿坑水和浸出液的差别较大，而矿坑水

和浸出液的物种类别相似。 

从属水平(图 2)看，回水中丰度最高的是噬氢

菌属(Hydrogenophaga)，比例为 29.6%，其次为硫

幡 菌 属 (Thiovirga ， 12.4%) 和 新 鞘 脂 菌 属

(Novosphingobium，10.8%)。典型极端嗜酸菌的

丰 度 很 低 ， 如 酸 硫 杆 菌 属 (Acidithiobacillus ，

0.23%)、嗜酸菌属(Acidiphilium，0.63%)和硫化杆

菌 (Sulfobacillus ， 0.45%) ， 但 是 钩 端 螺 旋 菌

(Leptospirillum)有较高的丰度(3.5%)。矿坑水中钩

端螺旋菌是优势菌(31.8%)，古菌的比例较高，属

于古菌的 A-plasma、铁质菌属(Ferroplasma)和酸

质菌属(Acidiplasma)的丰度分别为 16.3%、6.2%和

1.3% 。 值 得 注 意 的 是 ， 一 种 Unclassified 

Ferroplasmaceae 的相对丰度达到 17.02%，表明该

水样中可能存在新的 Ferroplasmaceae 物种。古菌

在矿坑水中的比例较高，可能是因为古菌如铁质

菌属等对 pH 的耐受性很强[16]。此外，酸硫杆菌

也有较高的比例，相对丰度为 7.5%。与矿坑水相

似，浸出液中的优势菌也是钩端螺旋菌属，但是

相对丰度更高，为 50.9%。钩端螺旋菌属在很多

酸性矿山废水中都是优势类群[17]。嗜酸菌属的相

对丰度为 16.1%，硫化杆菌(Sulfobacillus)为 10.4%。

A-plasma (6.9%) 、 铁 质 菌 属 (3.1%) 和 酸 质 菌 属

(1.9%)也有一定的比例，但是酸硫杆菌属的比例

极低(0.07%)。 

 

 
 

图 2  样品在属水平上的原核微生物群落结构 
Figure 2  Prokaryotic microbial community structure of the samples on the genus level 
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2.4  真菌群落结构组成 

水样的真菌群落结构组成见图 3 和图 4。从门

水平(图 3)看，3 组样品的差别不明显，子囊菌门

(Ascomycota)为绝对优势类群，在 3 组样品中的丰

度分别为 98.2%、99.4%和 98.9%，可能是因为

Ascomycota 对酸性环境的耐受较强。从属水平  

(图 4)看，回水和矿坑水及浸出液的真菌群落结构

差 别 较 大 。 回 水 中 相 对 丰 度 最 高 的 为 曲 霉 属

(Aspergillus，54.6%)，其次为轮枝菌属(Verticillium，

23.1%)，而顶囊壳属(Gaeumannomyces，2.8%)、外 
 

 
 

图 3  样品在门水平上的真菌群落结构 
Figure 3  Fungal community structure of the samples on the phylum level  
 

 
 

图 4  样品在属水平上的真菌群落结构 
Figure 4  Fungal community structure of the samples on the genus level  
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瓶 霉 属 (Exophiala ， 1.6%) 和 青 霉属 (Penicillium ，

1.1%)也有一定的比例，其他属的物种相对丰度均

在 1%以下。在矿坑水中，未培养真菌的相对丰度

很高，其中 Unclassified Trichocomaceae 为优势类

群，其相对丰度达到 64.1%，而来自 Eurotiales 的

未培养真菌相对丰度为 26.7%。曲霉和青霉的相

对丰度分别为 4.3%和 1.0%。浸出液中，青霉为优

势类群，相对丰度为 61.8%；其次为 Unclassified 

Coniochaetales，相对丰度为 35.4%，其他类群的

相对丰度均很低。 

2.5  微生物群落结构与环境因子的关系 

水样环境因子与相对丰度最高的 20 个原核菌

属的相关性见表 2。从表 2 可以看出，pH、Al、Mn

和 Zn 与群落组成的相关性最强，而 Eh、As、Cu 

 
表 2  样品环境因子与相对丰度较高的原核菌属的相关性 
Table 2  Correlation between environmental parameters and prokaryotic genera with high relative abundance of the 
samples 
属 Genus 酸碱度 

pH r/(p) 

电位 

Eh r/(p) 

铝 

Al r/(p) 

砷 

As r/(p) 

铜 

Cu r/(p) 

铁 

Fe r/(p) 

锰 

Mn r/(p) 

锌 

Zn r/(p) 
Hydrogenophaga 0.990 

(0.010) 
−0.848 
(0.152) 

−0.982 
(0.019) 

−0.819 
(0.181) 

−0.942 
(0.058) 

−0.938 
(0.062) 

−0.983 
(0.017) 

−1.000 
(0.000 1) 

Thiovirga 0.991 
(0.009) 

−0.852 
(0.148) 

−0.980 
(0.020) 

−0.815 
(0.185) 

−0.945 
(0.055) 

−0.936 
(0.064) 

−0.982 
(0.019) 

−1.000 
(0.000 2) 

Novosphingobium 0.990 
(0.010) 

−0.850 
(0.150) 

−0.981 
(0.019) 

−0.817 
(0.183) 

−0.943 
(0.057) 

−0.937 
(0.063) 

−0.982 
(0.018) 

−1.00 
(0.000 1) 

Lacunisphaera 0.990 
(0.010) 

−0.849 
(0.151) 

−0.981 
(0.019) 

−0.818 
(0.182) 

−0.943 
(0.057) 

−0.938 
(0.062) 

−0.983 
(0.017) 

−1.000 
(0.000 1) 

Unclassified 
Rhodobacteraceae 

0.990 
(0.010) 

−0.850 
(0.150) 

−0.981 
(0.019) 

−0.817 
(0.184) 

−0.944 
(0.056) 

−0.937 
(0.063) 

−0.982 
(0.018) 

−1.000 
(0.000 2) 

Thauera 0.989 
(0.011) 

−0.846 
(0.154) 

−0.982 
(0.018) 

−0.821 
(0.179) 

−0.941 
(0.059) 

−0.939 
(0.061) 

−0.983 
(0.017) 

−1.000 
(0.000) 

Leptospirillum −0.857 
(0.143) 

0.583 
(0.417) 

0.979 
(0.022) 

0.969 
(0.031) 

0.741 
(0.259) 

0.999 
(0.001) 

0.975 
(0.025) 

0.924 
(0.076) 

Porphyrobacter 0.991 3 
(0.009) 

−0.854 
(0.146) 

−0.980 
(0.021) 

−0.813 
(0.187) 

−0.946 
(0.054) 

−0.935 
(0.065) 

−0.981 
(0.019) 

−1.000 
(0.000 2) 

Helicobacter 0.991 
(0.009) 

−0.854 
(0.146) 

−0.980 
(0.020) 

−0.813 
(0.187) 

−0.946 
(0.054) 

−0.935 
(0.065) 

−0.981 
(0.019) 

−1.000 
(0.000 3) 

Arenimonas 0.989 
(0.011) 

−0.845 
(0.155) 

−0.983 
(0.017) 

−0.822 
(0.178) 

−0.940 
(0.060) 

−0.940 
(0.060) 

−0.984 
(0.016) 

−1.000 
(0.000 1) 

Lactobacillus 0.893 
(0.107) 

−0.933 
(0.067) 

−0.717 
(0.283) 

−0.440 
(0.560) 

−0.934 
(0.066) 

−0.607 
(0.393) 

−0.718 
(0.282) 

−0.832 
(0.168) 

Ruminococcaceae  
UCG-002 

0.995 
(0.006) 

−0.867 
(0.133) 

−0.973 
(0.027) 

−0.800 
(0.202) 

−0.954 
(0.046) 

−0.924 
(0.076) 

−0.975 
(0.025) 

−0.999 
(0.001) 

Acidiphilium −0.435 
(0.565) 

0.040 
(0.960) 

0.704 
(0.296) 

0.927 
(0.073) 

0.251 
(0.750) 

0.809 3 
(0.191) 

0.694 
(0.306) 

0.565 
(0.435) 

Sulfobacillus −0.488 
(0.512) 

0.104 
(0.896) 

0.699 
(0.301) 

0.921 
(0.079) 

0.312 
(0.689) 

0.784 
(0.216) 

0.681 
(0.319) 

0.603 
(0.397) 

Acidithiobacillus −0.448 
(0.552) 

0.766 
(0.234) 

0.133 
(0.867) 

−0.279 
(0.721) 

0.614 
(0.386) 

−0.029 
(0.972) 

0.147 
(0.854) 

0.308 9 
(0.691) 

A-plasma −0.788 
(0.213) 

0.970 
(0.030) 

0.552 
(0.448) 

0.155 
(0.846) 

0.894 
(0.106) 

0.411 
(0.589) 

0.565 
(0.435) 

0.687 
(0.313) 

Unclassified 
Ferroplasmaceae 

−0.504 
(0.496) 

0.807 
(0.193) 

0.196 
(0.804) 

−0.220 
(0.781) 

0.664 
(0.336) 

0.036 
(0.964) 

0.210 
(0.790 

0.369 
(0.632) 

Acidiplasma −0.873 
(0.127) 

0.727 
(0.273) 

0.926 
(0.074) 

0.775 
(0.225) 

0.819 
(0.181) 

0.908 
(0.092) 

0.935 
(0.065) 

0.898 
(0.102) 

Unclassified 
Thermoplasmataceae 

−0.542 
(0.458) 

0.832 
(0.168) 

0.240 
(0.760) 

−0.176 
(0.824) 

0.696 
(0.304) 

0.080 
(0.920) 

0.254 
(0.747 

0.410 
(0.590) 

Ferroplasma −0.824 
(0.176) 

0.982 
(0.019) 

0.611 
(0.389) 

0.222 
(0.778) 

0.919 
(0.081) 

0.478 
(0.522) 

0.625 
(0.375) 

0.733 
(0.267) 
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和 Fe 与 群 落 结 构 的 相 关 性 较 弱 。 pH 与

Hydrogenophaga、Thiovirga、Novosphingobium、

Lacunisphaera 、 Porphyrobacter 、 Unclassified 

Rhodobacteraceae 、 Thauera 、 Helicobacter 、

Arenimonas 及 Ruminococcaceae UCG-002 的相对

丰度显著正相关，而 Al、Mn、Zn 与这些菌属的

相 对 丰 度 显 著 负 相 关 。 Al 、 As 、 Fe 、 Mn 与

Leptospirillum 的 相 对 丰 度 显 著 正 相 关 ， Eh 与

A-plasma 和 Ferroplasma 的相对丰度显著正相关。 

水样环境因子与相对丰度最高的 10 个真菌菌

属的相关性见表 3。其中，pH 与 Unclassified 

Ascomycota 、 Unclassified Didymellaceae 、

Unclassified Dothideomycetes 的相对丰度显著正相

关，而 Al、Mn、Zn 则与上述菌属的相对丰度显著

负相关。Al、Fe、Mn 与 Aspergillus、Unclassified 

Fungi 及 Gibberella 显 著 负 相 关 。 除 此 之 外 ，

Aspergillus 的相对丰度还与 pH 显著正相关，与 Zn

显著负相关，Gibberella 与 Zn 显著负相关。Eh、

As 和 Cu 与真菌群落组成没有显著相关性。 

3  讨论 

矿山废水因其 pH 极低且含有高浓度的重金属

离子，如果不经处理而任意排放，将对周边的生

态造成危害，如造成鱼类、藻类等水生生物死

亡，破坏土壤结构使土壤板结，造成金属管道的

腐蚀等[18]。因此，矿山企业在排放废水之前需采

用各种方法去除重金属离子及中和废水 pH。经处

理后的废水除了以各种理化参数来评价处理效果

外，还可以考虑用微生物群落结构作为监测水体

污染的指标[19]。 

本研究采集了紫金山铜矿矿坑水和浸出液，

这两组样品的 pH 很低、重金属离子浓度很高，符

合典型的酸性矿山废水的特征。同时采集了中和

沉淀处理后的水样(回水)，处理后的水样 pH 显著

升高，而重金属离子已经降至很低的浓度。采用

基于 16S rRNA 基因和真菌 ITS 测序的技术分析了

3 组水样的原核微生物和真菌群落结构，回水中

的微生物群落组成明显不同于矿坑水和浸出液。

矿坑水和浸出液中以钩端螺旋菌等典型极端嗜酸 

 
表 3  样品环境因子与相对丰度较高真菌菌属的相关性 
Table 3  Correlation between environmental parameters and fungal genus with high relative abundance of the samples 

属 Genus 酸碱度 

pH r/(p) 

电位 

Eh r/(p) 

铝 

Al r/(p) 

砷 

As r/(p) 

铜 

Cu r/(p) 

铁 

Fe r/(p) 

锰 

Mn r/(p) 

锌 

Zn r/(p) 

Penicillium −0.451 

(0.549) 

0.051 

(0.949) 

0.709 

(0.291) 

0.939 

(0.061) 

0.265 

(0.735) 

0.810 

(0.190) 

0.695 

(0.305) 

0.580 

(0.420) 

Unclassified  

Coniochaetales 

−0.430 

(0.570) 

0.072 

(0.928) 

0.698 

(0.302) 

0.873 

(0.127) 

0.263 

(0.737) 

0.798 

(0.202) 

0.695 

(0.305) 

0.552 

(0.448) 

Unclassified   

Eurotiales 

−0.414 

(0.586) 

0.742 

(0.258) 

0.096 

(0.904) 

−0.315 

(0.685) 

0.584 

(0.416) 

−0.066 

(0.934) 

0.110 

(0.890) 

0.273 

(0.727) 

Aspergillus 0.979 

(0.021) 

−0.814 

(0.186) 

−0.992 

(0.008) 

−0.852 

(0.148) 

−0.920 

(0.080) 

−0.958 

(0.042) 

−0.992 

(0.008) 

−0.998 

(0.002) 

Unclassified  

Fungi 

0.854 

(0.146) 

−0.600 

(0.400) 

−0.974 

(0.026) 

−0.939 

(0.061) 

−0.748 

(0.252) 

−0.990 

(0.010) 

−0.974 

(0.026) 

−0.916 

(0.084) 

Gibberella 0.938 

(0.062) 

−0.725 

(0.275) 

−0.100 

(0.000) 

−0.911 

(0.089) 

−0.854 

(0.146) 

−0.980 

(0.010) 

−0.999 

(0.001) 

−0.978 

(0.022) 

Unclassified  

Trichocomaceae 

−0.464 

(0.536) 

0.778 

(0.222) 

0.151 

(0.850) 

−0.262 

(0.738) 

0.629 

(0.371) 

−0.010 

(0.990) 

0.165 

(0.835) 

0.326 

(0.674) 

Unclassified  

Ascomycota 

0.990 

(0.010) 

−0.849 

(0.151) 

−0.981 

(0.012) 

−0.817 

(0.183) 

−0.943 

(0.057) 

−0.938 

(0.062) 

−0.983 

(0.017) 

−1.000 

(0.000 1) 

Unclassified  

Didymellaceae 

0.977 

(0.023) 

−0.829 

(0.171) 

−0.987 

(0.013) 

−0.826 

(0.174) 

−0.926 

(0.074) 

−0.950 

(0.050) 

−0.990 

(0.010) 

−0.992 

(0.008) 

Unclassified  

Dothideomycetes 

0.989 

(0.011) 

−0.846 

(0.154) 

−0.982 

(0.018) 

−0.82 

(0.179) 

−0.941 

(0.059) 

−0.940 

(0.060) 

−0.983 

(0.017) 

−1.000 

(0.000 1) 
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微 生 物 为 主 ， 而 回 水 中 原 核 微 生 物 以

Hydrogenophaga 属 为 优 势 菌 属 ， Thiovirga 和

Novosphingobium 也有较高的含量，这些菌属常见

于弱酸性或近中性且重金属离子浓度低的环境

中，如人工湿地等[20-21]。从门水平看，3 组水样

中，真菌均以 Ascomycota 的相对丰度最高。张丽

娜等[22]分析了安徽某铁矿酸性矿山废水中真核生

物的群落结构，发现 Ascomycota 普遍存在于水样

中，并且在其中 2 个样品中是优势门类。Auld 等[23]

则研究发现加拿大 Copper Cliff 酸性水样中，

Ascomycota 的相对丰度很低，而在其冬季样品

中，Basidiomycota 下的 Microbotryomycetes 含量较

高。从属水平看，矿坑水中以未分类的真菌丰度

较高，浸出液中 Penicillium 为优势类群，而回水

中 Aspergillus 为优势类群。Amaral-Zettler[24]分析

了 Rio Tinto 某处酸性水样中的真核类群，发现硅

藻 Pinnularia 的相对丰度最高。Baker 等[6]发现

Richmond mine 中的 Sporidiobolus 占真核微生物的

比 例 最 高 (37%) ， 其 次 为 Dothideomycetes IM 

groups II (22%)。这些结果表明相对于原核微生

物，真核微生物在酸性矿山废水中的物种分布较

为分散，物种的特异性较低。 

从水的流向来看，3 种水样之间存在关联，

因此三者的微生物群落存在一定的相似性，如

Leptospirillum 和 Ferroplasma 等极端嗜酸微生物同

样存在于 pH>4.00 的回水中。但是，环境因子(重

金属离子浓度、pH 等)对微生物的选择作用，导

致了微生物在 3 种水中的相对丰度产生了差异。

通过分析微生物群落结构与理化参数的相关性发

现，pH、Al、Mn、Zn 与回水中相对丰度较高的菌

属如 Hydrogenophaga、Thiovirga 和 Aspergillus 有很

强的相关性，而在矿坑水与浸出液中有较高丰度

的 Acidiphilium 、 Sulfobacillus 、 Ferroplasma 、

Penicillium 等菌属与环境因子没有显著的相关

性。回水和矿坑水及浸出液中微生物群落结构的

明显差异性表明，将一些微生物作为矿山废水处

理效果的生物性指标具有可行性。随着极端微生

物组计划[25]的深入开展，高通量测序技术的发展

和大数据的整合将使我们更全面深入地探究酸性

矿山废水微生物的全貌，从而揭示矿山环境微生

物演变的普遍规律，结合分子生物学技术，未来

可能通过分析微生物的变化来监测矿山的生态状

况。随着测序成本的进一步降低，采用微生物群

落监测水样污染情况将是一种经济有效的方法，

是理化参数检测的有益补充。 

4  结论 

(1) 经过中和沉淀处理的矿山废水(回水) pH

明显升高，重金属离子浓度显著降低。回水中微

生物的群落结构相对于未处理的矿坑水和浸出液

有很大差异。 

(2) pH、Al、Mn、Zn 对回水的微生物群落结

构有显著影响，而这些环境因子对矿坑水和浸出液

中的微生物群落结构没有显著影响。微生物的群落

变化可以作为衡量矿山废水处理效果的指标。 
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