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摘  要: 从湖北铜绿山铜矿和山西中条山铜矿两地采集了矿山废水样品, 用 RFLP 方法(限制性片

段长度多态性方法)分析不同矿山废水中微生物多样性及其群落结构组成变化。结果发现：通过

16S rDNA 基因序列的系统发育树分析, 在 5 个矿山废水样品中检测到的细菌主要分为 4 大类：即

Proteobacteria 纲、Nitrospira 纲、Firmicutes 纲和 Bacteroidetes 纲。通过对古菌 16S rDNA 的 PCR
分析发现, 取自湖北铜绿山铜矿的样品中检测到古菌的存在, 而取自山西中条山铜矿的样品中没

有检测到古菌的存在。检测到的古菌主要是属于 Ferroplasma 属和 Thermoplasma 属。结合 5 个矿

山废水样品的化学元素分析结果和细菌群落结构数据, 进行 PCA 分析(主成分分析), 发现不同矿

山废水样品的生物地球化学性质及其微生物组成存在很大差异, pH 值、温度、不同浓度的元素如

S、Cu、Ni 和 Co 可能是形成细菌种群结构差异的关键因素。 
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Abstract: The composition of microbial communities in five waste mining water samples (from Tong lvshan 
copper mine, Hubei province, and Zhong tiaoshan copper mine, Shanxi province) were studied, using cul-
ture-independent 16S rDNA based cloning approach-restriction fragment length polymorphism (RFLP) 
analysis method. Phylogenetic analysis revealed that the bacteria in these five samples fell into 4 major 
groups: Proteobacteria, Nitrospira, Firmicutes and Bacteroidetes. Archaea were only detected in samples 
from Tong lvshan copper mine. Thermoplasma and Ferroplasma lineages were detected abundantly in these 
two samples. Meanwhile, the results of Principal Component Analysis (PCA) revealed that biogeochemical 
properties affected the diversity of microbial communities in mine water. The pH, temperature and different 
concentrations of elements such as S, Ni, Co and Cu seemed to be key factors resulting in the diverse distri-
bution of microbes among water samples in this study. 
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酸性矿山废水是硫化物矿物暴露于地表 , 与

水、大气及微生物相互作用发生氧化性溶解而形成

的[1]。它的排放不但造成矿山资源的流失, 而且会对

受其影响的陆地和水生生态造成毁灭性破坏, 导致

微生物多样性和生物量的严重减少, 直接威胁人类

的生存; 酸性矿山废水的污染已成为一个世界性的

环境问题[2,3]。 

在过去的 30多年, 国际上关于酸性矿山废水中

微生物生态多样性、群落组成、典型微生物生理生

化特性、工业微生物分离培养及应用等各方面的研

究都有显著的增加。已有研究表明, 在酸性矿山废

水中原核微生物主要是真细菌和古细菌 [4], 已经有

11类细菌和古细菌被检测到 [5,6]。到目前为止, 研究

得最多的是两类铁氧化细菌：Acidothiobacillus fer-

rooxidans 和 Leptospirillum ferrooxidans [5−7]。同时

有研究发现, 不同的温度、pH值、离子强度等生物

地球化学性质对于样品中微生物群落结构的影响显

著[5,6,8,9]。 

在矿产资源日趋贫乏、环境问题又日益严峻的

今天, 大力研究矿山废水环境中的微生物生态是很

有必要的, 可以为发现特种微生物、进一步分离培

养并利用它们提供实验参数; 更重要的是, 为揭示

酸性矿山废水的形成过程和机理, 更好地有的放矢

地阻止酸性矿山废水的生成, 从而保护我们的环境

提供理论依据。作者从湖北铜绿山铜矿和山西中条

山铜矿采集了多种矿山废水样品, 用 RFLP 方法研

究了微生物多样及其群落结构变化情况 , 同时用

PCA方法分析微生物生态多样性与环境的生物地球

化学性质之间的相关性, 为后续的微生物与硫化矿

物相互作用产生毒害环境的酸性矿山废水的机理研

究, 打下基础。 

1  实验材料 

样品：从湖北铜绿山铜矿和山西中条山铜矿采

集了矿山废水样品共 5 个, 分别命名为 K1、K2、
SX1、SX2和 SX3, 测得 pH值分别为 2.5、2.5、2.0、
3.0和 6.0, 水温变化范围为 16°C~25°C。 

2  实验方法 

2.1  菌体收集 
矿山废水样品取回之后, 用孔径为 0.22 μm 的

滤膜过滤收集菌体, 直接用于提取基因组 DNA。 

2.2  基因组 DNA 提取 
实验中采取手工提取基因组DNA的方法。具体

操作步骤按照Zhou等人(1996)的方法进行[10]。 

2.3  细菌的 16S rDNA PCR 扩增 
实验中使用的扩增细菌 16S rDNA 的引物是细

菌通用引物 27F 和 1492R[11], 它们的序列为：27F: 
5′-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3′, 1492R: 5′- 
CGGCTACCTTGTTACGACTT-3′。 

进行细菌 16S rDNA基因的PCR扩增的反应体
系为 50 μL: 10×PCR缓冲液 5 μL, dNTPs (10 mmol/L) 
4 μL, MgCl2 (25 mmol/L) 3 μL, 上下游引物各 1 μL, 
模板DNA 1 μL, Taq酶(5 U/μL) 1 μL, 补足灭菌双 
蒸水到 50 μL。PCR 反应的程序为：94°C 3 min;  
94°C 1 min, 55°C 30 s, 72°C 1 min, 32个循环; 72°C 
10 min。 

2.4  古菌的 16S rDNA PCR 扩增 
实验中用来扩增古细菌的 16S rDNA 基因序列

的引物对为：S-D-Arch-0344-a-S-20 (5′-ACGGGG 
CGCAGCAGGCGCGA-3′) 和 S-*-Univ-1517-a-A-21 
(5′-ACGGCTACCTTGTTACGACTT-3′) [12,13]。 

古菌 16S rDNA基因的 PCR扩增的反应体系与
2.3中描述的反应体系基本相同, 只是用古菌扩增引
物替代细菌扩增引物。古菌 16S rDNA基因 PCR反
应的程序：94°C 预变性 3 min; 94°C 1 min, 50°C 30 s, 
72°C 1 min, 32个循环; 72°C 10 min。 

2.5  连接、转化和 SP6、T7 PCR 扩增 
将扩增得到的 16S rDNA先用 Wizard plus SV 

Minipreps DNA 凝胶纯化系统 (Promega corpora-
tion, USA) 进行纯化, 然后连接入 T 载体(Promega 
corporation, USA)。目的 DNA片段的浓度与 T载体
浓度之比为 3:1, 在 16°C下连接 24 h~48 h。连接体
系 10 μL: 2×Rapid Ligation 缓冲液 5 μL, 已纯化 
PCR产物 3 μL, PGEM-T载体 1 μL, T4 DNA 连接酶
1 μL。 

采用蓝白斑筛选的克隆方法, 将连接了目的片
段的 T载体转入 E. coli DH5α感受态细胞后, 涂到
含有 X-Gal和 IPTG并混有 50 μg/mL 氨苄青霉素的
LB固体平板上, 37°C过夜培养, 14 h~16 h 后可见白
色和蓝色菌落形成。 

用灭菌的牙签挑取白色有效菌落, 溶于 50 μL 
1×TE缓冲液中, 在 PCR仪上 99.9°C破壁 5 min。之
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后, 取破壁液作为模板 DNA 进行 SP6、T7 PCR 扩
增实验。引物对 SP6 和 T7 的序列为：SP6: 5′-ATT 
TAGGTGACACTATAG-3′, T7: 5′-TAATACGACT 
CACTATAGGG-3′。PCR反应的程序：94°C 3 min; 
94°C 1 min, 50°C 30 s, 72°C 1 min, 32个循环; 72°C 
10 min。 

2.6  RFLP 中双酶切 
接下来用双酶切方法消化上述 SP6、T7 PCR扩

增得到的 DNA产物。我们选用的两种限制性内切酶

为—AfaⅠ  和 MspⅠ(TaKaRa Corporation, Japan), 

AfaⅠ和 MspⅠ的酶切位点如下所示： 

AfaⅠ:                    MspⅠ: 

G T A C   C C G G

C A T G   G G C C

AfaⅠ和 MspⅠ双酶切的反应体系为 10 μL: 10× 

T Buffer 1 μL, 模板 DNA 7 μL, 0.1% BSA 1 μL, AfaⅠ

和 MspⅠ各 0.5 μL。酶切反应体系置于 37°C 反应 

3 h。然后与 10×TAE上样缓冲液混匀, 用 2.5%的琼
脂糖凝胶电泳检测酶切结果。电泳条件: 95 V, 3.5 h~ 
4 h。 

2.7  序列测定及其分析 
重组克隆子交由北京三博远志生物技术有限责

任公司测序。对各个序列与标准序列用 DAMBE 
(Data Analysis in Molecular Biology and Evolution) 
进行比较。用 Clustal X软件进行 16S rDNA全序列

比对, 并构建系统发育树。 

2.8  其他分析方法 
(1) 原子吸收光谱：矿山废水样品中主要元素

的浓度用等离子发射光谱法 (Inductively Coupled 
Plasma-Atomic Emission Spectgrometry, ICP-AES)进
行测定。 

(2) 统计分析方法：采用主成分 PCA(Principal 
Component Analysis)分析方法, 运用 SPSS 软件(版
本 13.0; SPSS, Inc., Chicago, Ill.) 进行数据统计分
析。软件自带的 SYSTAT统计分析数据包能够自动
地识别相关的变量, 并将这些变量归类, 用最少量
的几个因子来替代这些变量的数据结构, 从而可以
将样品进行分离或聚合。在本文中, 我们采用 PCA
分析方法, 首先以样品的基本理化性质参数 (如 pH 
值、温度、化学元素 Fe、Cu、S、Co、Ni、Zn、Pb、

As、Au、Ag、Mo 等), 以及不同克隆文库中不同
OTUs (Operational Taxnol Units) 所占百分数为分析
因子, 以样品 SX1、SX2、SX3、K1 和 K2 为分析
变量, 对矿山废水样品进行分离或聚合; 另外为了
了解影响矿山废水中微生物群落结构的主要因素是

哪些 , 又以样品的基本理化性质参数为变量进行
PCA聚类分析。  

2.9  核酸序列登录号  
从样品 SX1, SX2 和 SX3 中获得的细菌核酸

序列登录号为：从 DQ469195到 DQ469240。 
从样品K1 和 K2 中获得的细菌核酸序列登录

号分别为：K1-30(DQ901258)、K1-13(DQ901259)、
K1-80(DQ901260) 、 K1-93(DQ901261) 、 K1-90 
(DQ901268)、K1-83(DQ469201)、K1-21(DQ469229)、
K1-62(DQ469222) 、 K1-78(DQ464128) 、 K1-22 
(DQ464151)、K2-23(DQ464134)、K2-47(DQ464154)、
K2-5(DQ901262) 、 K2-46(DQ901263) 、 K2-28 
(DQ901265)、K2-21(DQ901266)、K2-62(DQ464156)、
K2-99(DQ464132)。 

从样品K1 和 K2 中获得的古细菌核酸序列登
录 号 分 别 为 ： K1G-32(DQ901269) 、 K1G-43 
(DQ901270) 、 K1G-48(DQ901271) 、 K1G-31 
(DQ901272) 、 K1G-13(DQ464159) 、 K1G-14 
(DQ464158) 、 K1G-9(DQ464157) 、 K1G-20 
(DQ901273) 、 K2G-46(DQ464161) 、 K2G-10 
(DQ901274) 、 K2G-41(DQ901275) 、 K2G-75 
(DQ901276)。  

3  结果与讨论 

3.1  矿山废水样品化学性质分析结果 
将山西中条山铜矿和湖北铜绿山铜矿两地的矿

山废水样品 SX1、SX2、SX3、K1 和 K2用等离子
发射光谱法测定主要元素, 分析结果如表 1 所示。
从表 1 中看出, 两地矿山废水样品的化学性质有很
大差别, 这些差异将影响到样品中微生物群落结构
组成。 

3.2  16S rDNA 克隆文库的 RFLP 图谱分析 
通过前面提到的分子生态学的方法 ,  得到了

SX1、SX2、SX3、K1和 K2 五个细菌 16S rDNA克
隆文库, 以及 K1G和 K2G两个古细菌 16S rDNA克
隆文库(因 SX1、SX2、SX3 三个样品古细菌 16S 
rDNA PCR 产物未能检测得到, 故无古细菌克隆文 
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表 1  五个矿山废水样品中各元素的含量 
Table 1  Main elements in five water samples 

样品 Samples 元素(mg/L) 
Elements SX1 SX2 SX3 K1 K2 

Fe 1575.00 11.42 0.00 1300.00 545.00 

Cu 1212.50 9.96 12.18 374.40 990.00 

S 10783.33 70.00 236.67 2060.00 1610.00 

P 8.00 1.23 2.00 7.30 5.40 

Zn 5.00 0.91 0.14 53.00 57.50 

Pb 0.14 0.07 0.10 2.80 3.20 

As 0.39 0.04 0.04 3.50 2.60 

Co 16.95 0.10 0.14 3.10 2.83 

Ni 15.00 0.20 0.16 5.40 3.20 

Mn 143.00 56.02 36.00 159.00 148.50 

Mg 406.50 125.00 100.50 382.50 278.50 

Ca 612.50 300.00 256.50 459.10 516.00 

Al 269.50 158.00 98.50 275.90 284.90 

Si 65.50 40.00 51.00 50.40 90.70 

Bi 12.00 6.00 2.50 9.40 18.70 

In 5.00 0.50 0.01 4.70 0.01 

Au 0.05×10−3 0.00 0.00 3.40 2.90 

Ag 0.03×10−3 0.00 0.00 0.50 0.01 

Mo 0.01×10−3 0.01×10−3 0.01×10−3 0.50 0.60 

 
库), 将 SP6、T7-PCR扩增产物进行双酶切, 两限制
性内切酶为 AfaⅠ和 MspⅠ。样品 K1的双酶切的结
果如图 1所示(其他 4个样品的双酶切图谱与此类似, 
不一一列举)。RFLP 图谱条带类型的差异初步反映
出文库中细菌种类的多样性以及群落结构的组成 
差异。 

分别对细菌 16S rDNA 克隆文库和古细菌 16S 
rDNA 克隆文库的 RFLP 图谱条带类型进行比较分
析, 最后得到以下结果：57个 SX1细菌克隆子被分
为 8类可操作的分类单元(8 OTUs), 89个 SX2细菌
克隆子被分为 25 OTUs, 80个 SX3细菌克隆子被分
为 26 OTUs, 83个 K1细菌克隆子被分为 18 OTUs, 
96个 K2细菌克隆子被分为 17 OTUs; 59个 K1G古
细菌克隆子被分为 11 OTUs, 67个 K2G 古细菌克隆
子被分为 15 OTUs。最后总共得到 94种细菌 OTUs
和 26种古细菌 OTUs。  

3.3  系统发育分析 
将克隆文库中代表不同类型 RFLP 图谱条带的

克隆子放大培养后送去测序。测得的 16S rDNA 序
列提交到 NCBI数据库中进行 Blast比对, 比对结果
显示, 大多数测得的序列与当前 NCBI 数据库中序
列差异小于 5%, 说明测序结果可用。采用 Bootstrap 
Neighbor-joining计算方法进行系统发育树的构建。
其结果分别见图 2、图 3和图 4。 

图 2是来自样品 SX1、SX2 和 SX3的 46种不
同的细菌的亲缘关系图, 从中可以看出, 这些细菌
主要被划分为 4大类, 即 Proteobacteria纲、Nitrospira
纲、Firmicutes 纲及 Bacteroidetes 纲。其中 60.62% 
的细菌克隆子序列是与 Proteobacteria 纲相关联 
的; 第二大类是 Nitrospira 纲, 占有 29.20%的细菌 
克隆子数(其中 20.80%与 Leptospirillum ferrooxi- 
dans相关, 0.88%与 Leptospirillum ferriphilum相关, 
最后 7.52%与 Leptospirillum groupⅢ相关性最大); 
2.65%的细菌克隆子落到 Firmicutes 大类 ; 仅仅 
只有 3 条代表性的序列, 它们代表着 7.52%的细菌
克隆子数, 聚到亲缘关系较远的一大类—Bacteroi- 
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图 1  样品 K1 细菌 16S rDNA 克隆文库 RFLP 分析图谱 
Fig. 1  Profile of RFLP patterns in bacterial library K1 from sample K1 

注：M: 100 bp DNA标记物; 1-94: 克隆子 K1-1-K1-94; K1: 湖北铜绿山铜矿采样点 1. 
Note: M: 100 bp DNA ladder plus; 1-94: Clones K1-1-K1-94; K1: One sampling site in Tonglushan mine, Hubei, China. 
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图 2  样品 SX1、SX2 和 SX3 中细菌 16S rDNA 基因系统发育树 
Fig. 2  Phylogenetic distribution of the bacterial representative 16S rDNA sequences from samples SX1, SX2 and SX3 

注：本文中获得的序列用粗体标记; SX1、SX2 和 SX3: 分别代表 3个采样地点, 来自山西中条山铜矿; 数字 1、2、3… 117分别代表不同的
克隆子编号; 图例 0.05表示进化距离. 
Note: The sequences obtained in this study were indicated in bold; SX1, SX2 and SX3: Three sampling sites in Zhong tiaoshan copper mine, 
China; Numbers 1, 2, 3… 117 represented different clones, respectively; Scale 0.05 represented the distance of evolution. 
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图 3  样品 K1 和 K2 中细菌 16S rDNA 基因系统发育树 
Fig. 3  Phylogenetic distribution of the bacterial representative 16S rDNA sequences from samples K1 and K2 

注：本文中获得的序列用粗体标记; K1和 K2: 分别代表两个采样地点, 来自湖北铜绿山铜矿; 数字 5, 13, 21… 99分别代表不同的克隆子编号; 
图例 0.02表示进化距离. 
Note: The sequences obtained in this study were indicated in bold; K1 and K2: Two sampling sites in Tonglvshan mine, China; Numbers 5, 13, 
21… 99 represented different clones, respectively; Scale 0.02 represented the distance of evolution. 
 
detes纲。 

从图 3 可以看到, 来自样品 K1 和 K2 的总共
1 7 9 个有效的细菌克隆子被分成了 3 大类：
Proteobacteria (占有 77.09% 的细菌克隆子数)、

Nitrospira (21.22%) 以及 Firmicutes (仅 1.68%)。 在
这两个细菌文库中 ,  代表克隆子数最多的典型序 
列是 K1-30, 它代表了 68 个 K1 细菌克隆子。它和
另一条典型序列 K1-83 一起聚在 β-Proteobacteria  
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图 4  样品 K1 和 K2 中古细菌 16S rDNA 基因系统发育树 
Fig. 4  Phylogenetic distribution of the archaeal representative 16S rDNA sequences from samples K1 and K2 

注：本文中获得的序列用粗体标记; K1G和 K2G: 分别代表两个采样地点, 来自湖北铜绿山铜矿; 数字 9、10、13… 75分别代表不同的克隆子
编号; 图例 0.05表示进化距离. 
Note: The sequences obtained in this study were indicated in bold; K1 and K2: two sampling sites in Tonglvshan mine, China; Numbers 9, 10, 
13… 75 represented different clones, respectively; Scale 0.05 represented the distance of evolution. 

 
亚类 (见图 3)。 典型序列K2-21、K2-5、K2-99 和 
K2-23, 它们共同代表 23 个K2 细菌克隆子, 与数据
库中Leptospirillum (Leptospirillum groupⅠ和 group
Ⅱ) 序列有 98% 的相似性。典型序列K2-47、K1-90 
和 K1-22 代表余下的 15 个细菌克隆子(其中 5 个 
K1 和 10 个K2 克隆子), 它们的序列属于Leptospi- 
rillum groupⅢ, 而与Leptospirillum groupⅠ和Ⅱ序
列的相似度只有 68%到 85%, 这些典型序列分别与

细菌菌株 3C07 和BA29 的序列配对 , 同属于Le- 
ptospirillum groupⅢ [6,14]。  这一结果表明 , 在我 
们的样品中也发现了 Leptospirillum  groupⅢ菌 
株的存在 , 说明该菌株并不只局限于 Iron Mt. 
Mine[8,9]。 

图 4是来自样品 K1和 K2的古细菌 16S rDNA 
基因系统发育树。典型序列 K1G-13、K2G-10、
K1G-48、K1G-32 和 K1G-20, 代表总共 126 个有效
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古细菌克隆子中的 63 个克隆子, 属于第一大类—
Thermoplasma 类。而 Ferroplasma 属古细菌克隆子
数 占 总 克 隆 子 数 的 46.03%, 包 括 典 型 序 列 
K1G-14、K2G-75、K1G-9、K1G-31 和 K2G-46, 是
第二大的类群。典型序列 K2G-41 仅代表一个古细
菌克隆子, 并且只存在于 K2G 古细菌文库, 它聚到
Methanothermus属。另外典型序列 K2G-41和 K1G- 
43在两个古细菌文库中与其他的典型序列相似性都
非常低, 只有 59%到 80%。   

以上结果表明, 不同的性质的矿山废水样品中
微生物的种类, 结构组成都存在着很大的差异, 同
时, 同一种微生物在不同样品中的分布也明显不同。 

3.4  主成分(PCA)分析 
以样品的基本生物化学性质参数为分析因子的

PCA 分析结果见图 5(A)。从图中可以看出, 聚类分
析后得到两个主成分因子 PC1 和 PC2, 它们能解释
总变量的 96.93%。这两个主成分因子能很好地替代
所有的基本性质参数来对样品进行归类, 如图 5(A)
所示, 样品 SX1、SX2 和 SX3聚在一起, 而样品 K1
和 K2聚在一起, 它们相互分离较远。同时, 以不同
克隆文库中不同 OTUs 所占百分数为分析因子, 以
样品 SX1、SX2、SX3、K1和 K2为分析变量的 PCA
分析结果见图 5(B)。从图 5(B)得到的聚类结果与图
5(A)中有显著的差异, 样品 SX2、SX3 和 K1 以及
K2聚在一起, 而且都远离样品 SX1。这些结果说明
5 个矿山废水样品不论从它们的基本生物化学性质
参数来看还是它们的微生物群落组成来看都是存在

着差异的, 而且性质类似的样品其微生物群落结构
也不一定类似, 其中某些生物化学性质参数可能是
起作用的主要的影响因素。 

以 5 个矿山废水样品的基本生物化学性质参数
为分析变量的 PCA分析结果见图 6。两个主成分因
子可以解释总变量的 80.62%。它们可以很好地将这
些变量进行归类。从图 6中可以看出, 变量 pH值与
其他变量分隔较远 ; 温度(temperature)与化学元素
Ni、S、Co和 Cu又与其他元素分离开来。这些结果
说明, 样品的 pH值、温度以及化学元素 Ni、S、Co 
和 Cu 可能是对样品中微生物群落结构起关键作用
的影响因素。 

4  结论 

通过我们的研究发现： 
1) 在 5个矿山废水样品中检测到的细菌主要分

为 4 大类：即 Proteobacteria 纲、Nitrospira 纲、
Firmicutes纲和 Bacteroidetes纲。 

2) 通过对古菌 16S rDNA的 PCR分析发现, 取
自湖北铜绿山铜矿的样品中检测到古菌的存在, 而
取自山西中条山铜矿的样品中没有检测到古菌的存

在。检测到的古菌主要是属于 Ferroplasma 属和
Thermoplasma属。 

3) 结合 5个矿山废水样品的化学元素分析结果
和细菌群落结构数据, 进行 PCA 分析, 发现不同矿
山废水样品的生物地球化学性质及其微生物组成存

在很大差异, pH值、温度、和不同浓度的元素如 S、 
 

 
 

图 5  PCA 分析结果图 
Fig. 5  Ordinate plots from PCA based on biogeochemical parameters  

注：A: 以基本生物化学性质参数 (pH值、温度和元素 Fe、Cu、S、Co、Ni、Zn、Pb、As、Au、Ag、Mo、etc.)为分析因子; B: 以不同克隆
文库中不同 OTUs所占百分数为分析因子. PC1: 主成分分析因子 1; PC2: 主成分分析因子 2; SX1, SX2和 SX3: 分别代表 3个采样地点, 来自
山西中条山铜矿; K1和 K2: 分别代表两个采样地点, 来自湖北铜绿山铜矿. 
Note: A: pH value and temperature, elements Fe, Cu, S, Co, Ni, Zn, Pb, As, Au, Ag, Mo, etc.; B: Based on different percentages of different 
unique OTUs in libraries. PC1: Principal component analysis factor 1; PC2: Principal component analysis factor 2; SX1, SX2 and SX3: Three 
different sampling sites in Zhongtiaoshan copper mine, China; K1 and K2: Two sampling sites in Tongshankou mine, China. 
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图 6  PCA 分析结果图  
Fig. 6  Ordinate plot from PCA based on biogeochemical 
properties  
注：以 5 个样品的基本生物化学性质参数(pH 值、温度和元素 Fe、
Cu、S、Co、Ni、Zn、Pb、As、Au、Ag、Mo、etc.)为分析变量; PC1: 
主成分分析因子 1; PC2: 主成分分析因子 2. 
Note: Data as variables from five samples (pH value and tempera-
ture, Fe, Cu, S, Co, Ni, Zn, Pb, As, Au, Ag, Mo, etc.). PC1: Prin-
cipal component analysis factor 1; PC2: Principal component 
analysis factor 2. 
 
Cu、Ni 和 Co 可能是形成细菌种群结构差异的关键
因素。 

以上结果为更完整的揭示世界范围内不同

AMD 废水环境中的微生物群落结构作出贡献, 为
研究由微生物介导产生 AMD 废水的机理提供数据
参考。在今后的研究中, 我们将着力于特种 AMD微
生物地分离、培养, 微生物之间相互作用研究, 微生
物与矿物之间相互作用研究, AMD废水产生过程机
理研究, 希望能有效阻止酸性矿山废水的生成, 从
而保护我们的环境。 
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