
微生物学通报 Sep. 20, 2021, 48(9): 2956−2971 
Microbiology China DOI: 10.13344/j.microbiol.china.201128 

tongbao@im.ac.cn 
http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn  
 

                           

Foundation items: Science and Technology Project of Guizhou Province ([2020]1Y195); The First-Class Discipline 
Construction Project of Ecology in Guizhou Province (GNYL[2017] 007); Provincial Key Discipline 
Construction Project of Education Department of Guizhou Province (ZDXK[2016]11) 

*Corresponding author: Tel: 86-851-84732571; E-mail: yangaij8818@sina.com 
Received: 01-12-2020; Accepted: 08-02-2021; Published online: 29-03-2021 
基金项目：贵州省科技计划(黔科合基础[2020]1Y195)；贵州省国内生态学一流学科建设项目(GNYL[2017]007)；贵州

省教育厅省级重点学科建设项目(黔学位合字 ZDXK[2016]11) 

*通信作者：Tel：0851-84732571；E-mail：yangaij8818@sina.com 

收稿日期：2020-12-01；接受日期：2021-02-08；网络首发日期：2021-03-29 

研究报告 

锑矿废水影响下水库沉积物中细菌群落结构特征研究 
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摘  要：【背景】水库沉积物中的微生物是水生态系统的重要组成部分，在沉积物物质循环中起重要

作用。【目的】揭示含锑废水影响下水库表层沉积物中细菌群落结构特征及影响因子。【方法】基于

Illumina 高通量测序技术，对冷水沟水库表层沉积物细菌群落结构进行研究并分析其与沉积物理化

性质的相关性；基于 FAPROTAX 软件对细菌功能进行预测分析。基于重金属污染负荷指数法评价

水库重金属污染情况。【结果】高通量测序结果表明冷水沟水库的细菌群落较为丰富，主要由变形菌

门 (Proteobacteria ， 40.32%−20.19%) 、 拟 杆 菌 门 (Bacteroidetes ， 25.89%−4.44%) 、 脱 硫 杆 菌

(Desulfobacter，9.43%−2.02%)等 81 个门 570 个属组成。相关性分析表明，不同提取形态的锑及水

溶态锑与多个不同分类水平下的细菌群落有显著的相关性。FAPROTAX 软件对细菌功能进行预测，

结果表明，化能异养功能细菌占优势(占总细菌的 14.59%−23.58%)，包括化能异养(Chemoheterotrophy)

和需氧化能异养(Aerobic Chemoheterotrophy)；此外，与碳、氮、硫元素循环有关的功能微生物以及

人类病原致病微生物的相对丰度(占总细菌的 12.42%−32.89%)也较高，这与水库的地理条件、周边

环境及污染物类型有较大的相关性。重金属污染负荷指数法评价结果表明，水库范围重金属污染

较重。【结论】研究区域受锑矿废水影响的水库(2015 年建成蓄水)沉积物中细菌的群落以变形菌门

(Proteobacteria)及拟杆菌门(Bacteroidetes)为最优势菌群，细菌功能主要以化能异养为主。 

关键词：表层沉积物，含锑废水，细菌群落结构，细菌功能预测 
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Abstract: [Background] Microorganisms in reservoir sediments are an important part of the aquatic 
ecosystem and play an important role in the circulation of sediment materials. [Objective] To reveal the 
characteristics of bacterial community structure and the influencing factors in the surface sediments of the 
reservoir under the influence of antimony-containing wastewater. [Methods] Based on the Illumina 
high-throughput sequencing technology, the bacterial community structure of the surface sediments in 
Lengshuigou Reservoir was studied and its correlation with the physical and chemical properties of these 
sediments was analyzed too; the bacterial function was predicted and analyzed based on FAPROTAX. 
[Results] The high-throughput sequencing results showed that the bacterial community in Lengshuigou 
Reservoir is relatively rich, and could be divided into 81 phyla. The dominant phyla included 
Proteobacteria (40.32%−20.19%), Bacteroidetes (25.89%−4.44%) and Desulfobacter (9.43%−2.02%). 
Pearson correlation analysis indicated that different speciation of antimony are significantly correlated 
with a number of bacterial communities under different taxonomy levels. FAPROTAX was used to predict 
the function of bacteria. The results showed that aerobic heterotrophic bacteria dominated (14.59%−23.58% 
of the total bacteria), including chemoheterotrophic and aerobic heterotrophic bacteria. In addition, the 
relative abundance of functional microorganisms related to carbon, nitrogen and sulfur cycling and human 
pathogenic microorganisms (accounting for 12.42%−32.89% of the total bacteria) were also at a high 
level, which was significantly related to the geographical conditions of the reservoir and the surrounding 
environment and the type of pollutants. The heavy metal pollution load index method was used to evaluate 
the heavy metal pollution in the reservoir. [Conclusion] This study revealed the bacterial community 
structure characteristics and influencing factors in the sediments of the reservoir (built in 2015) affected by 
antimony mine wastewater, and analyzed and predicted the related functions of bacteria to study the 
biogeochemistry of antimony in the reservoir. 

Keywords: surficial sediments, wastewater containing antimony, bacterial community, bacterial function 
prediction 

锑属于元素周期表的第Ⅴ主族，是一种有毒金

属，已被美国环保总局及欧盟巴塞尔公约列为优先

控制污染物[1-2]。锑矿的采矿、选矿冶炼等活动产生

的污染会导致周边土壤、水、沉积物中锑含量大幅

增加[3]。被污染水中的锑浓度可达自然水体(<1 μg/L)

的几百倍甚至几千倍，对当地生态系统造成十分

不利的影响[4]。接触污染的水和食物是人接触锑

的主要途径[5]，锑会对人肝脏、肺和心血管系统

造成损害[6]。 

尽管锑具有毒性，但微生物仍能在锑污染的水

体及沉积物中存活，同时微生物对锑的沉淀和原位

固定化，是一种潜在修复锑污染沉积物和水体的方

法[7]。微生物中锑的循环主要通过还原、氧化和甲

基化等来实现。有学者利用实时 PCR 技术及宏基因

组技术对砷和锑污染土壤中微生物的基因表达进

行研究，发现 arsC、arrA、aioA 和 arsB 等与 As 及

Sb 循环相关功能基因的分布、多样性和丰度均与

As 和 Sb 浓度呈正相关关系[8]，说明在锑污染区的
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微生物中存在 Sb 生物地球化学循环。 

目前有较多学者利用 16S rRNA 基因扩增子数

据研究不同环境中的微生物群落结构与环境因子

之间的关系，如城市不同河段沉积物细菌群落结构

特征受 pH、C/P、TC 及 C/N 等环境因子的影响较

大[9]。有研究表明在受锑矿污染较重的河流沉积物

中许多细菌门与 Sb 的不同形态存在正相关关系

(Spearman 相关性分析)[10]。在多种重金属胶体污染

的土壤中有机质含量和 pH 是影响微生物群落多样

性的主要因素；重金属的生物可利用性是影响细菌

群落结构的主要因素[11]。Cr、Cu、Zn 等重金属可

能对红树林沉积物中细菌的某些门或纲(如 BRC

门、ε-变形杆菌纲)产生显著影响(P<0.05)[12]。水库

与湖泊属于相对封闭的地貌单元，水库沉积物收集

了流域内由水力搬运而来的碎屑及库区内可能形

成的化学沉淀和生物沉淀[13]，所处环境相对稳定。

目前关于锑对微生物群落结构影响的研究主要集

中在土壤[7]及河流沉积物[10]中，关于水库沉积物中

锑及其他重金属复合污染下细菌群落特征的研究

鲜见报道。 

冷水沟水库位于中国西南贵州省独山县的都

柳江流域上游，处于三都县与独山县交界处。水库

于 2015 年初建成下闸蓄水，是一座以防洪为主、

兼顾灌溉和供水的峡谷型水库(现无供水功能)，总

库容 1 751 万 m3，最大坝高 42 m，可灌溉下游农田     

2 079.2 hm2。水库上游有独山东峰锑矿、巴年锑矿、

维寨锑矿及巴年铁矿等矿山，目前仍在开采的独山

东峰锑矿已有 50 多年的历史，其余矿山已经关停。

本研究通过采集冷水沟水库沉积物样品，分析其中

Sb、As、Cd、Cr、Ni、Cu、Zn、Pb 等重金属含量

和细菌的群落特征及多样性，进一步分析锑等重金

属与微生物种群的相关性，以期揭示锑等重金属复

合污染下水库沉积物中细菌群落的特征。 

1  材料与方法 

1.1  主要试剂和仪器 

磁珠法土壤和粪便基因组 DNA 提取试剂盒

(DP712)，天根生化科技(北京)有限公司；Phusion® 

High-Fidelity PCR Master Mix with GC Buffer，New 

England Biolabs 公司；胶回收试剂盒，QIAGEN 公

司；TruSeq® DNA PCR-Free Sample Preparation Kit，

Illumina 公司；硫脲、抗坏血酸，天津市科密欧化

学试剂有限公司；过氧化氢、盐酸、硝酸，重庆万

盛川东化工有限公司；盐酸羟胺、乙酸铵，上海阿

拉丁生化科技股份有限公司。电感耦合等离子体质

谱，赛默飞世尔科技有限公司；双道原子荧光光度

计，北京海光仪器有限公司；元素分析仪，元素分

析系统公司。 

1.2  样品采集 

于 2019 年 11 月采集 6 个样品，采样点详细坐

标见表 1。采用重力柱状采泥器，采取水库柱状沉

积物样品，取适量表层沉积物(0−5 cm)放入无菌离

心管中并立即放入干冰中保存，运回实验室后放 

入−80 °C 冰箱保存，用于后续 16S rRNA 基因测序

分析；其余沉积物按每厘米分层放入无菌自封袋

中，尽快运回实验室做相关理化性质分析。每个  

采样点的表层水样用聚乙烯采样瓶(10%硝酸浸泡

24 h 以上)采集，滴加优级纯浓硫酸酸化，尽快运回

实验室分析。 

1.3  沉积物理化性质分析 

取适量新鲜沉积物在室温下 5 000 r/min 离心

10 min，上清液即为间隙水。其余沉积物在室内自

然风干，剔除大块砾石、生物残渣等杂质，研磨过

1 0 0 目 标 准 筛 。 沉 积 物 采 用 三 酸 消 解 法

(HNO3-HF-HClO4)消解完全后测定 Sb、As、Cd、 
 

表 1  采样点详细坐标 
Table 1  Detailed coordinates of sampling points 

采样点 

Sampling point 

经度 

Longitude 

纬度 

Latitude 
LSG01 107.741 9°E 25.807 4°N 

LSG02 107.741 8°E 25.812 9°N 

LSG03 107.749 5°E 25.817 7°N 

LSG04 107.755 0°E 25.821 8°N 

LSG05 107.759 2°E 25.826 3°N 

LSG06 107.762 8°E 25.833 2°N 
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Cr、Ni、Cu、Zn、Pb 等重金属含量。沉积物总碳(Total 

Carbon，TC)、总氮(Total Nitrogen，TN)采用元素分

析仪进行分析。采用改进的 BCR (The European 

Community Bureau of Reference)[14]顺序提取法，测

定砷、锑的各提取态浓度。 

1.4  沉积物样品的 16S rRNA 基因测序 

根据磁珠法土壤和粪便基因组 DNA 提取试剂盒

(DP712)说明书的操作步骤提取样本 DNA，并用琼脂

糖凝胶电泳检测 DNA 的纯度和浓度。以稀释后的

DNA为模板，选择16S rRNA基因V3−V4区引物341F 

(5′-CCTAYGGGRBGCASCAG-3′) 和 806R 

(5′-GGACTACNNGGGTATCTAAT-3′)，使用 Phusion® 

High-Fidelity PCR Master Mix with GC Buffer (New 
England Biolabs)、带 Barcode 的特异引物以及高效高

保真酶进行 PCR 扩增。PCR 反应体系：Phusion Master 

Mix (2×) 15 μL，引物 341F 和 806R (2 μmol/L) 各   

1.5 μL，gDNA (1 ng/μL) 10 μL，ddH2O 2 μL。PCR 反

应条件：98 °C 1 min；98 °C 10 s，50 °C 30 s，72 °C   

30 s，循环 30 次；72 °C 5 min。PCR 产物使用 2%琼

脂糖凝胶进行电泳检测；根据 PCR 产物浓度进行等

量混样，充分混匀后使用 2%的琼脂糖凝胶电泳检测

PCR 产物，使用胶回收试剂盒回收目的条带产物。使

用 TruSeq® DNA PCR-Free Sample Preparation Kit 进

行文库构建，构建好的文库经过Qubit和Q-PCR定量，

文库合格后，使用 NovaSeq 6000 进行上机测序(测序

委托北京诺禾致源科技股份有限公司完成)。 

1.5  16S rRNA 基因数据处理与分析 

通过对每个样本测序的 Reads 进行拼接，得到

原始数据(Raw Tags)[15]；再经过滤处理得到高质量

的 Tags 数据(Clean Tags)。参照 QIIME (V1.9.1)[16]

的 Tags 质量控制流程进行质控，并去除其中的嵌合

体序列，得到最终的有效数据(Effective Tags)。利用

UPARSE 算法[17]对上述 Effective Tags 进行聚类，默

认按 97%相似度将序列聚类得到操作分类单元

(Operational Taxonomic Units，OTUs)。对 OTU 序

列进行物种注释，用 Mothur 方法[18]与 SILVA138[19]

的 SSUrRNA 数据库进行物种注释分析，获得分类学

信息并分别在界、门、纲、目、科、属、种各个分类水

平统计各样本的群落组成。利用 Canoco 5.0 软件[10,20]

对细菌 群落物种信息 进行冗余分 析 (Redundancy 

Analysis，RDA)，分析细菌群落与环境因子之间的关

系，并运用 IBM SPSS Statistics 20 做皮尔森相关性

(Pearson)分析，研究不同分类水平下细菌群落结构与

各环境因子间的相关性。运用 Origin 8.5 绘制相关图。 

1.6  重金属污染负荷指数 (Pollution Load 

Index)分析 

重金属污染负荷指数法是 Tomlinson 等[21]针对

重金属污染水平评价提出的，该方法将重金属污染

分为 4 个等级(表 2)。该方法可以评价某一采样点或

某一区域的污染情况[22]。计算方法如下： 

i
i

0i

C
CF

C
                                  (1) 

式中：CFi 为 i 元素的最高污染系数；Ci 为 i 元素的

实测含量；C0i 为 i 元素的评价标准，即其背景值。 

PL 1 2 3 n
nI CF CF CF CF                     (2) 

式中：IPL 为某点的污染负荷指数；n 为评价元素   

个数。 

PLZONE PL1 PL2 PL3 PLn
nI I I I I                (3) 

式中：IPLZONE 为某区域的污染负荷指数；n 为评价

点数。 

2  结果与分析 

2.1  环境理化性质分析 

沉积物的理化性质见表 3，6 个采样点不同重

金属中锑含量最高，在 243.93−287.95 mg/kg 之间； 
 

表 2  重金属污染程度与污染负荷指数的对应关系 
Table 2  The corresponding relationship between pollution 
load index and pollution degree 

IPL 污染等级 

Pollution level 

污染程度 

Pollution degree 
<1 0 无污染 

Pollution free 
1−2 Ⅰ 强污染 

Strong pollution 
2−3 Ⅱ 强污染 

Strong pollution 
≥3 Ⅲ 极强污染 

Stronger pollution 
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其次是砷，含量在 53.38−102.38 mg/kg 之间。所有

采样点中 Cd 的含量最低，在 2.86−5.56 mg/kg 之间。

沉积物碳氮比呈现沿水流方向逐渐降低的趋势。采

用重金属污染负荷指数法评价沉积物中重金属的

污染程度，结果见表 4。库区受上游锑矿影响，沉

积物中 Sb 污染最严重，其含量达到贵州省水系沉

积物背景值[23]的 180−213 倍；其次是 Cd 和 As，最

高分别达到背景值的 6 倍和 17 倍。重金属中 Cr、

Ni、Cu、Zn、Pb 的污染程度较轻，其污染指数介

于 0.5−2.4 之间。水库中水溶态锑远高于《生活饮

用水卫生标准》(GB5749-2006)[25]中规定的 5 μg/L

和《地表水环境质量标准》(GB3838-2002)[26]中集

中式 生活饮用水地表水源地标准限值 5 μg/L。 

2.2  沉积物中锑的不同提取形态分析 

BCR 法将沉积物分为 4 种形态[27-29]：(1) 弱酸

提取态(F1，Sbaex)，即可交换态以及碳酸盐结合态。

吸附在黏土及腐殖质等组分上的重金属称为可交

换态；与碳酸盐矿物形成共沉淀的结合形态称为碳

酸盐结合态。弱酸提取态对环境变化较为敏感，易

于迁移转化，生物有效性及毒性是所有提取态中最

高的。(2) 可还原态(F2，Sbere)，即 Fe-Mn 氧化物

结合态，指被 Fe-Mn 氧化物包裹或本身成为氢氧化

物沉淀的重金属部分，处于还原条件下时容易释

放。(3) 可氧化态(F3，Sbox)，指与有机质基团或硫

离子结合的重金属，即有机物及硫化物结合态，在

碱性或氧化环境下可以转化至活性态，具有潜在的

生物毒性。(4) 残渣态(F4)，指土壤硅铝酸盐矿物晶

格中的金属离子，性质稳定，通常情况下难以释放。

通过沉积物中锑的不同提取形态、含量可以判断锑

的迁移性及生物有效性。一般认为前三态有生物 

 
表 3  每个采样点的沉积物理化性质 
Table 3  Chemical and physical parameters of sediments at each sampling point 

Sample Sb 
(mg/kg) 

As 
(mg/kg) 

Cr 
(mg/kg) 

Ni 
(mg/kg)

Cu 
(mg/kg)

Zn 
(mg/kg)

Cd 
(mg/kg)

Pb 
(mg/kg)

TN 
(%) 

TC 
(%) 

C/N Sbaq* 
(μg/L)

LSG01 248.05 102.38 60.36 40.13 32.10 191.15 5.56 70.44 0.39 5.55 14.15 39.15 

LSG02 243.93 54.13 39.64 22.96 20.10 83.60 2.86 25.69 0.10 1.77 17.75 144.44

LSG03 262.76 53.38 51.46 30.66 26.32 139.00 3.65 40.74 0.20 3.31 16.81 66.02 

LSG04 267.27 95.33 73.61 38.37 38.15 164.90 3.58 55.64 0.28 3.69 13.28 66.68 

LSG05 255.17 98.48 79.11 39.01 38.56 174.85 3.60 62.59 0.25 3.19 12.56 52.99 

LSG06 287.95 61.87 62.91 35.42 29.93 155.74 3.32 42.88 0.19 2.22 11.87 61.90 

Background value 
in Guizhou[23] 

1.35 14.89 79.42 32.84 29.43 89.94 0.313 29.39 − − − − 

Background value 
in China[24] 

0.7 8.5 60 25 22 68 0.09 22 − − − − 

注：Sbaq*：水溶态锑，单位为 μg/L；−：无此项数据 
Note: Sbaq*: Aqueous Sb (μg/L); −: No data 
 
表 4  不同采样点沉积物重金属污染负荷指数评价结果 
Table 4  Evaluation results of heavy metal pollution load index in sediments from different sampling points 

Sample Pollution load index of heavy metals (CFi) IPL 污染程度 

Pollution degree 

IPLZONE 

Sb As Cr Ni Cu Zn Cd Pb 

LSG01 183.74 6.88 0.76 1.22 1.09 2.13 17.76 2.40 4.29 Stronger pollution 3.52 

LSG02 180.69 3.64 0.50 0.70 0.68 0.93 9.14 0.87 2.42 Strong pollution 

LSG03 194.64 3.58 0.65 0.93 0.89 1.55 11.66 1.39 3.14 Stronger pollution 

LSG04 197.98 6.40 0.93 1.17 1.30 1.83 11.44 1.89 4.04 Stronger pollution 

LSG05 189.01 6.61 1.00 1.19 1.31 1.94 11.50 2.13 4.17 Stronger pollution 

LSG06 213.30 4.16 0.79 1.08 1.02 1.73 10.61 1.46 3.46 Stronger pollution 
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有效性，并且生物活性次序为 F1>F2>F3，而残渣态

难以被生物利用，认为其不具有生物有效性[30-31]。

不同采样点锑的各形态质量分数见图 1。由图 1 可

见沉积物中弱酸提取态介于 5.39%−10.99%，水库

入水口处弱酸提取态含量最高；可还原态含量在

3.20%−6.81%之间，水库出水口(坝后)含量最高；可

氧化态含量较低介于 0.84%−1.66%。几乎没有生物

活性的残渣态锑占主要部分(83.71%−88.90%)。 

2.3  细菌群落结构特征分析 

所有沉积物样品中共发现 80 余个门的细菌(占

总序列 97.71%)以及泉古菌门(Crenarchaeota)等古

菌域细菌(占总序列 2.29%)。所有采样点中相对丰

度最高的细菌为变形菌门(Proteobacteria)，在门水

平上占总序列的 33.07%，各采样点的相对丰度介于

20.19%−40.32%之间，其在 LSG02 点的相对丰度最

高；拟杆菌门(Bacteroidetes)为相对丰度第二的菌群

( 占 总 序 列 的 10.22%) ， 各 采 样 点 相 对 丰 度 在

4.44%−25.89%之 间；其他 主要细菌为 脱硫杆菌

(Desulfobacter ， 2.02%−9.43%) 、 厚 壁 菌 门

(Firmicutes ， 3.43%−6.68%) 、 酸 杆 菌 门

(Acidobacteria ， 3.12%−6.24%) 、 放 线 菌 门

(Actinobacteria ， 0.84%−3.57%) 、 Actinobacteriota 

(0.96%−4.00%)、绿弯菌门(Chloroflexi，0.80%−2.33%)； 

 

 
 

图 1  不同采样点中锑的各形态质量分数 
Figure 1  Different Sb extraction fractions in six sampling 
sites 

在所有采样点中未识别细菌(Unidentified Bacteria)

占到了较高的比例 14%−25%，具体见图 2A。 

根据所有样本在属水平的物种注释及丰度信

息，选取丰度排名前 35 的属，根据其在每个样本

中的丰度信息，从物种和样本 2 个层面进行聚类分

析，绘制热图，热图对应的值为每一行物种相对丰

度经过标准化处理后得到的 Z 值，某点 Z 值越高说

明在当前样品中该群落相对丰度较其他样品高，反

之说明该群落相对丰度较其他样品低。由图 2B 可

见，假单胞菌属(Pseudomonas)及 Smithella (属互营

菌科)在 LSG01 相对丰度较高；LSG02 中大肠杆菌

埃希氏菌属-志贺氏菌属(Escherichia-Shigella)的相

对 丰 度 较 高 ； LSG03 中 地 热 杆 菌 属

(Geothermobacter)、硫杆菌属(Thiobacillus)、硫弯曲

菌 属 (Sulfuricurvum) 、 脱 硫 酸 盐 橡 菌 属

(Desulfatiglans)、硫针菌属(Sulfuritalea)、甲基娇养

杆菌属(Methylotenera)等含量较多；LSG04 中肠球

菌属(Enterococcus)、Ahniella (属变形菌门)、苯基杆

菌属(Phenylobacterium)的相对丰度较高；LSG05 采

样点处 Lachnospiraceae_NK4A136_Group (属毛螺

旋菌科)的含量较其他点高；LSG06 中芽单胞菌属

(Gemmatimonas)、砂单胞菌属(Arenimonas)、甲烷鬃

毛菌属(Methanosaeta)、pLW-20 (属变形菌门)、黄

杆菌属(Flavobacterium)等的相对丰度较高。从整个

水库总的有效序列来看，属水平上相对丰度前   

10 的 属 分 别 为 脱 氯 单 胞 菌 属 (Dechloromonas ，

3.60%，是典型的反硝化聚磷菌 )、砂单胞菌属

(Arenimonas，1.24%，是典型的异养反硝化细菌)、

地热杆菌属(Geothermobacter，0.92%，能影响多种

元素循环)、互营菌属(Syntrophus，0.83%，是一种

极端厌氧菌)、Ellin6067 (0.83%，属亚硝化单胞菌

科)、黄杆菌属(Flavobacterium，0.75%，是常见的

反硝化细菌)、BSV13 (0.74%，属拟杆菌门)、肠球

菌属(Enterococcus，0.63%，具备发酵能力)、OM60 

(NOR5)_Clade (0.61%，属变形菌门)、甾类杆菌属

(Steroidobacter，0.60%，具有反硝化作用及多糖降

解作用)。 
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在 纲 水 平 上 相 对 丰 度 最 高 的 纲 为 属 于

Proteobacteria 的 γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria，

13.17%−28.25%) ， 其 次 为 α- 变 形 菌 纲

(Alphaproteobacteria，4.87%−10.10%)，在沉积物中

检测出的其他纲包括拟杆菌纲(Bacteroidia)、梭菌纲

(Clostrida) 、 脱 硫 杆 菌 纲 (Desulfobacteria) 、

Vicinamibacteria (属酸杆菌门)、芽孢杆菌纲(Bacilli)

等，不同采样点纲水平相对丰度详见表 5。 

2.4  细菌群落多样性分析 

对 Illumina NovaSeq 测序得到的原始数据进行

拼接、质控及嵌合体过滤，最终得到可用于后续分

析的有效数据(Effective Tags) 308 639 条。α 多样性

反映了单个样品内部的物种多样性，各采样点详细

的 α 多样性指数值见表 6。Goods Coverage 则用来

评估测序深度。由表 6 可知，各采样点各项多样性

指数相互之间差别不大，说明水库不同位置的细菌

群落结构较为相似。各采样点 Goods Coverage 指

数值均较高，这与沉积物样品的稀释曲线(图 3)所

体现的趋势一致，即稀释曲线均趋向平坦，说  明

测序数据量渐进合理，更多的数据量只会产生少量

新的物种(OTU)，表明此次测序的深度较为合理，

可以真实地反映沉积物细菌的群落结构和多样性

情况。 

2.5  细菌群落与环境因子的相关分析 

首先利用 Canoco 5.0 软件对沉积物细菌门水平

群 落 丰 度 进 行 除 趋 势 对 应 分 析 ( D e t r e n d e d 

Correspondence Analysis，DCA)，结果显示 Lengths 

of Gradient 的第一轴小于 3，此时线性模型中 RDA

能取得较好的效果，因此后续分析选择 RDA 模 

型[32]。门水平细菌群落丰度与环境因子的 RDA

分析结果如图 4 所示。RDA 排序图中环境向量的

长度表示样方物种的分布与该环境因子相关性的

大小。环境变量与物种变量箭头之间的夹角反映

它们之间的相关性，锐角是正相关，夹角越小则

正相关性越高；钝角是负相关，钝角越大则负相

关越大。通过比较环境变量在约束轴上投影的 

 
表 5  不同采样点纲水平细菌群落特征 
Table 5  Characteristics of bacterial communities at class level in different sampling sites 

Taxonomy LSG01 LSG02 LSG03 LSG04 LSG05 LSG06 

Gammaproteobacteria 28.07 28.25 19.07 28.09 27.00 13.17 

Bacteroidia 6.83 4.11 16.36 4.17 4.69 25.72 

Alphaproteobacteria 10.10 12.06 4.87 7.93 9.81 7.02 

Unidentified_Actinobacteria 3.57 4.15 0.84 2.11 1.28 1.08 

Clostrida 2.30 2.99 1.50 2.50 3.63 1.49 

Desulfobacteria 1.05 0.72 3.42 0.89 1.58 2.13 

Bacilli 0.93 2.66 0.33 3.10 0.78 0.92 

Campylobacteria 0.39 0.13 3.05 0.16 0.44 0.07 

Vicinamibacteria 1.32 2.75 0.39 1.88 1.54 0.45 

Syntrophia 1.73 0.22 1.78 0.31 0.71 2.74 

Thermodesulfovibrionia 0.22 0.18 2.48 0.22 0.77 0.18 

Verrucomicrobiae 2.07 0.78 2.23 0.52 0.94 2.00 

Cyanobacteriia 0.39 0.40 0.84 0.19 0.10 1.86 

Desulfobulbia 0.41 0.31 1.84 0.16 0.18 1.04 

Acidobacteria 0.76 0.99 1.68 1.15 1.21 1.20 

Unidentified_Firmicutes 0.94 0.34 1.49 0.87 0.87 1.51 

Desulfobacteria 0.48 0.33 1.45 0.42 0.72 0.33 

Unidentified_Kryptonia 0.35 0.17 1.39 0.41 0.55 0.76 
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图 2  门水平上的微生物群落相对丰度图(A)及属水平上物种丰度聚类图(B) 
Figure 2  The relative abundance of microbial community at phylum level (A) and the abundance cluster analysis of bacteria 
at genus level (B) 

注：纵向为样本信息，横向为物种注释信息，图中左侧的聚类树为物种聚类树；热图对应的值为每一行物种相对丰度经过标准化处

理后得到的 Z 值，即一个样本在某个分类上的 Z 值为样本在该分类上的相对丰度和所有样本在该分类的平均相对丰度的差除以所

有样本在该分类上的标准差所得到的值，Z 值表示原始数值和总体均值之间的距离 
Note: The vertical is sample information, the horizontal is species annotation information, and the clustering tree on the left is species 
clustering tree. Heat maps corresponding value for each row of the relative abundance of species after dealing with the standardization of the 
Z value, that is, a sample in a classification on the Z value of sample on the classification of relative abundance and all samples in the 
classification of average relative abundance of difference divided by the number of all the samples on the classification of the standard 
deviation of the resulting value, Z value indicates that the original value and the distance between the population mean 
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表 6  不同采样点沉积物细菌群落丰度和多样性指数 
Table 6  Abundance and diversity index of bacterial community in sediments in different sampling sites 

Sample OTUs Shannon index Simpson index Chao1 index ACE index Goods coverage 

LSG01 2 428 9.224 0.993 2 672.642 2 741.962 0.983 

LSG02 2 440 9.550 0.995 2 622.099 2 655.060 0.986 

LSG03 1 836 9.190 0.996 2 003.133 2 013.651 0.990 

LSG04 2 454 9.141 0.990 2 675.078 2 729.200 0.984 

LSG05 2 637 9.597 0.995 2 847.786 2 908.639 0.984 

LSG06 1 970 9.325 0.996 2 015.661 2 060.262 0.993 

 

 
 
 

图 3  沉积物样品稀释曲线 
Figure 3  Rarefaction curve in sediment samples 
 
 

 
 
 

图 4  细菌门水平群落与主要环境因子的 RDA 分析 
Figure 4  RDA analysis of bacterial community species at 
phylum level and main environmental factors 
 

相对长度，判断环境变量对群落特征的贡献度。 

RDA 分析结果表明 TSb 对群落特征的贡献度

最高(63.7%)，其次为 Sbaq (15.4%)，Cu 和 As 对群

落特征的贡献度分别为 13.5%和 6.1%。由图 4 可知，

TSb 与 拟 杆 菌 门 (Bacteroidetes) 、 蓝 藻 细 菌 门

(Cyanobacteria)、疣微菌门(Verrucomicrobia)等均呈

正相关关系，与变形菌门(Proteobacteria)、放线菌

门(Actinobacteria)等呈负相关关系。为进一步了解

细菌群落与重金属等环境因子之间的相关性，将不

同样品门水平细菌丰度与环境因子进行 Pearson 相

关分析，结果如表 7 所示。综合图 4 及表 7 结果，

TSb 与拟杆菌门(Bacteroidetes)呈显著正相关关系

(r=0.81，P<0.05)，与变形菌门(Proteobacteria)呈显

著负相关关系(r=−0.84，P<0.05)；Sbere 与蓝藻细菌

门 (Cyanobacteria) 呈 显 著 正 相 关 关 系 (r=0.85 ，

P<0.05)；Myxococcota 与碳氮比(C/N)呈显著正相关

关系(r=0.91，P<0.05)。 

本研究还对所有样本的其他分类水平上(纲、

目、科、属)的细菌群落丰度与重金属及锑的不同提

取形态进行了 Pearson 相关性分析，探究重金属与

沉积物生态系统细菌群落的相互变化关系。表 8 列

举了不同分类水平上与重金属显著相关的细菌群

落，分析结果显示，基于纲水平上，γ-变形菌纲

(Gammaproteobacteria)与 TSb 呈显著的负相关关

系，而拟杆菌纲(Bacteroidia)则与 TSb 呈显著的正

相关关系，芽孢杆菌纲(Bacilli)与 Sbox 呈显著的正

相关关系。基于目水平上，Sbere 与黄杆菌目

(Flavobacteriales)、Chitinophagales (属拟杆菌门)、 
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表 7  沉积物门水平主要细菌与主要环境因子的 Pearson 相关系数 
Table 7  Pearson correlations between main bacterial community at phylum level and main environmental factors 

Taxonomy TSb Sbaq Sbaex Sbere Sbox As Cu Zn Cd TN TC C/N 

Proteobacteria −0.84* 0.29 −0.13 −0.65 0.13 0.52 0.11 −0.07 0.21 0.24 0.27 0.24 

Bacteroidetes 0.81* −0.25 0.26 0.74 −0.21 −0.53 −0.21 0.05 −0.14 −0.23 −0.28 −0.26

Desulfobacter 0.47 −0.38 0.19 0.20 −0.45 −0.47 −0.20 0.12 0.07 −0.07 0.01 0.04 

Firmicutes −0.34 0.40 −0.38 −0.14 0.63 0.39 0.27 −0.17 −0.27 −0.05 −0.14 −0.05

Acidobacteria −0.44 0.27 −0.49 −0.46 0.48 0.35 0.36 −0.13 −0.32 −0.07 −0.09 0.11 

Actinobacteria −0.72 0.52 −0.16 −0.33 0.14 0.11 −0.40 −0.34 0.24 0.05 0.15 0.46 

Actinobacteriota −0.69 0.72 −0.30 −0.21 0.27 −0.04 −0.48 −0.54 −0.06 −0.22 −0.14 0.50 

Campilobacterota −0.01 −0.14 −0.25 −0.32 −0.22 −0.42 −0.25 −0.09 0.02 −0.10 0.09 0.48 

Chloroflexi −0.73 0.78 −0.55 −0.32 0.46 −0.08 −0.46 −0.62 −0.16 −0.28 −0.16 0.63 

Verrucomicrobia 0.28 −0.48 0.51 0.10 −0.69 −0.24 −0.24 0.29 0.48 0.24 0.32 −0.01

Cyanobacteria 0.79 −0.10 0.24 0.85* −0.13 −0.55 −0.30 −0.06 −0.19 −0.30 −0.37 −0.26

Myxococcota −0.72 0.38 −0.34 −0.62 −0.19 −0.36 −0.67 −0.45 0.17 −0.15 0.13 0.91*

注：Sbaq：水溶态锑；Sbaex：弱酸提取态；Sbere：可还原态；Sbox：可氧化态；TSb：总锑。*：P<0.05；**：P<0.01 
Note: Sbaq: Aqueous Sb; Sbaex: Acid extractable; Sbere: Easily reducible fraction; Sbox: Oxidizable fraction; TSb: Total Sb in sediment. *: 
P<0.05; **: P<0.01 
 

表 8  不同分类水平上的细菌群落丰度与重金属的 Pearson 相关性分析 
Table 8  Pearson correlations between different taxonomic levels of bacterial community and heavy metal contents 

Taxonomy Sbere Sbox Sbaq TSb As Cr Ni Cu Zn 

Class Gammaproteobacteria − − − −0.83* − − − − − 

Bacteroidia − − − 0.82* − − − − − 

Bacilli − 0.87* − − − − − − − 

Order Flavobacteriales 0.89* − − 0.87* − − − − − 

Enterobacterales − − 0.95** − − − −0.84* − −0.87* 

Chitinophagales 0.92* − − 0.88* − − − − − 

Lactobacillales − 0.93** − − − − − − − 

Bacteroidales 0.85* − − 0.85* − − − − − 

Cytophagales  − − 0.84* − − − − − 

Caulobacterales 0.84* − − − − − − − − 

Chloroplast 0.82* − − − − − − − − 

Gemmatimonadales 0.84* − − − − − − − − 

Rhodobacterales − − − − − −0.82* − −0.85* − 

Family Rhodocyclaceae −0.82* − − − − − − − − 

Flavobacteriaceae 0.92** − − − − − − − − 

Enterobacteriaceae − − 0.95** − − − −0.85* − −0.88* 

Enterococcaceae − 0.92** − − − − − − − 

Chitinophagaceae 0.97** − − 0.88* − − − − − 

Genus Flavobacterium 0.93** − − 0.86* − − − − − 

Escherichia-Shigella − − 0.96**  − − −0.87* − −0.89* 

Arenimonas 0.84* − − 0.91* − − − − − 

Enterococcus − 0.92** − − − − − − − 

Gemmatimonas 0.85* − − − − − − − − 

注：Sbaq：水溶态锑；Sbaex：弱酸提取态；Sbere：可还原态；Sbox：可氧化态；TSb：总锑。*：P<0.05；**：P<0.01；−：无数据 
Note: Sbaq: Aqueous Sb; Sbaex: Acid extractable; Sbere: Easily reducible fraction; Sbox: Oxidizable fraction; TSb: Total Sb in sediment.     
*: P<0.05; **: P<0.01; −: No data 
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拟 杆 菌 目 (Bacteroidales) 、 柄 杆 菌 目

(Caulobacterales)、芽单胞菌目(Gemmatimonadales)

均 呈 显 著 的 正 相 关 关 系 ； Sbox 与 乳 酸 杆 菌 目

(Lactobacillales)呈显著的正相关关系；Sbaq 与肠杆

菌目(Enterobacterales)呈显著的正相关关系；TSb

则与黄杆菌目 (Flavobacteriales)、Chitinophagales 

(属拟杆菌门)、拟杆菌目(Bacteroidales)、噬纤维菌

目(Cytophagales)均呈显著的正相关关系；肠杆菌目

(Enterobacterales)与 Zn、Ni 均呈显著的负相关关系；

红杆菌目(Rhodobacterales)与 Cu、Cr 呈显著的负相

关 关 系 。 基 于 科 水 平 上 ， Sbere 与 红 环 菌 科

(Rhodocyclaceae)呈显著的负相关关系，与黄杆菌科

(Flavobacteriaceae) 、 噬 几 丁 质 菌 科

(Chitinophagaceae)呈显著的正相关关系；Sbox、

Sbaq、TSb 分别与肠球菌科(Enterococcaceae)、肠杆

菌 科 (Enterobacteriaceae) 、 噬 几 丁 质 菌 科

(Chitinophagaceae)呈显著的正相关关系。基于属水

平上，Sbere 与黄杆菌属(Flavobacterium)、砂单胞

菌属(Arenimonas)、芽单胞菌属(Gemmatimonas)均呈

显著的正相关关系；Sbaq、Sbox 分别与埃希氏杆菌

属 - 志 贺 氏 杆 菌 (Escherichia-Shigella) 、 肠 球 菌 属

(Enterococcus)呈显著正相关关系；TSb 与黄杆菌属

(Flavobacterium)、砂单胞菌属(Arenimonas)均呈显

著的正相关关系。这表明锑及其他重金属对该水库

沉积物细菌群落结构有一定的影响。 

2.6  沉积物细菌群落功能预测 

目前关于沉积物细菌群落的高通量测序分

析主要关注细菌群落结构(α、β 多样性)，研究沉

积物微生物群落组成、分布特征及其影响因素  

等 [2,14,16]，针对细菌群落相关功能的研究较少。目

前已有较多学者利用 FAPROTAX 开展微生物的功

能预测分析[33]，本研究同样采用 FAPROTAX 分析

预 测 冷 水 沟 水 库 不 同 采 样 点 细 菌 的 功 能 。

FAPROTAX 软件[33]维护了一个基于物种信息的功

能分类数据库，收录了碳、氮、磷、硫等元素循环

及动植物病原、甲烷生成、发酵等 80 多种功能分

类，覆盖了超过 4 600 个不同原核物种，对于环境

样本的生物化学循环过程有较好的预测效果。采用

FAPROTAX 软件对研究区域沉积物细菌功能进行

预测分析，结果表明(图 5)，冷水沟水库细菌主要为

化能异养型(Chemoheterotrophy)及好氧化能异养型

(Aerobic Chemoheterotrophy)细菌，具有相关功能的

细菌群落相对丰度最高(14.6%−23.6%)；光能自养型

及光能异养型细菌丰度较低，仅有 0.12%−2.09%， 
 

 
 

图 5  沉积物细菌 FAPROTAX 功能注释相对丰度柱形图 
Figure 5  FAPROTAX functional annotation of the bacterial communities in sediments 
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这与水库属峡谷型水库且水库水深较深而光照不

足 有 关 。 与 氮 循 环 相 关 的 功 能 微 生 物 (Nitrate 

Respiration、Nitrate Reduction、Nitrogen Respiration、

Nitrite Respiration、Nitrogen Fixation 等)总相对丰度

较高(2.84%−15.17%)，并沿水流方向呈逐渐降低的

趋势，这与水库来水方向有较多居民并且存在污水

直 排 的 情 况 有 很 大 关 系 。 具 有 发 酵 功 能 基 因

(Fermentation)的群落相对丰度介于 1.8%−3.6%之

间。碳循环相关的功能微生物[34] (Methanotrophy、

Methanol Oxidation、Methylotrophy、Methanogenesis

等 ) 总 相 对 丰 度 在 各 采 样 点 均 较 低 ， 介 于    

0.47%−7.95%之间。与硫循环相关的功能微生物

(Dark Oxidation of Sulfur Compounds 、 Sulfate 

Respiration、Sulfite Respiration 等)总相对丰度介于

0.74%−4.05%之间。在各采样点均检测到了人类病

原细菌的相关功能微生物，在 LSG02 点最高达到了

14.24%，其次是 LSG04 达到 8.46%，其余各点均在

1%−2%之间。此外，在各采样点还检测到相对丰度

较低的铁氧化及锰氧化相关功能微生物。 

3  讨论 

3.1  冷水沟水库细菌群落组成特征 

目前有不少学者研究了在极高锑浓度(大于   

1 000 mg/kg)环境下土壤及河流沉积物中微生物的

群落结构特征[10,35-36]，但对于锑矿影响下水库的细

菌群落结构特征的研究鲜见报道。本研究选取  

2015 年初建成蓄水的冷水沟水库作为研究对象，水

库沉积物总锑浓度达到 243.93−287.95 mg/kg，远高

于贵州省水系沉积物背景值(1.35 mg/kg)[23]，也远高

于全国土壤锑的背景值(0.8−3.0 mg/kg)[37]，除受锑

污染较严重外，水库沉积物中砷和镉污染也较为严

重。本实验基于 Illumina NovaSeq 测序平台对冷水

沟水库表层沉积物细菌群落进行研究，发现沉积物

细菌主要由变形菌门(Proteobacteria)、拟杆菌门

(Bacteroidetes)、脱硫杆菌(Desulfobacter)、厚壁菌

门(Firmicutes)、酸杆菌门(Acidobacteria)、放线菌门

(Actinobacteria) 、 Actinobacteriota 、 疣 微 菌 门

(Verrucomicrobia)、绿弯菌门(Chloroflexi)等 81 个门

和 脱 氯 单 胞 菌 属 (Dechloromonas) 、 黄 杆 菌 属

(Flavobacterium) 、 埃 希 氏 杆 菌 属 - 志 贺 氏 杆 菌

(Escherichia-Shigella)、硫弯曲菌属(Sulfuricurvum)、

砂单胞菌属(Arenimonas)等 570 个属组成。此外水

库中有较多的未识别菌群，说明极有可能存在新的

未知菌群[38]。从整体群落组成来说，冷水沟水库

沉积物主要细菌群落门类与之前研究的锑矿区土

壤[7,20,36]、河流沉积物[10,39-40]、污水厂污泥[11]、丹

江口水库[41]、滇池[42-43]等淡水湖泊沉积物及海洋

沉积物[44-45]等细菌种类相似，研究证明这些细菌门

在有机污染物降解、碳循环、氮循环和硫循环等生

态系统的生物地球化学循环过程中起到极重要作 

用[46-50] 。 在 门 水 平 具 体 分 类 上 ， 变 形 菌 门

(Proteobacteria)相对丰度明显低于同地区锑污染严

重的土壤(40%−80%)[36]和在极端条件下的矿山酸

性 废 水 库 (Acid Mine Drainage ， AMD) 沉 积 物

(>90%)[51-52]，也略低于河流沉积物[10]。除变形菌门

(Proteobacteria) 外 ， 冷 水 沟 水 库 中 拟 杆 菌 门

(Bacteroidetes)、脱硫杆菌(Desulfobacter)呈现较高丰

度。研究表明，Bacteroidetes 包含了 Fulvivirga 等与

磷循环关系密切的属[53]，脱硫杆菌(Desulfobacter)则

与水库的硫循环密切相关[46,54]，这 2 个门相对丰度

相对较高，这与水库周边居民污水直排以及硫酸盐

的滞留沉积有很大关系。上游矿区污染及居民生活

污水共同塑造了冷水沟水库的细菌群落特征，细菌

功能预测分析结果也能从侧面反映这一点。 

3.2  上游锑矿等采选冶行为对水库细菌群落的

影响 

冷水沟水库上游共有 4 个矿区，目前只有东峰

锑矿仍在采选，距水库 20 km，经沿途衰减，水库

锑的平均浓度为 71.86 μg/L，约为《生活饮用水卫

生标准》 (GB5749-2006)[25]中规定锑浓度限值的 14

倍，远高于世界范围内典型的未污染水体中的锑浓

度(1 μg/L)[55]，同时根据重金属污染负荷指数评价

结果，As、Cd 污染也较为严重。锑的迁移性及其生

物毒性与锑在沉积物中的存在形态有极大的相关  

性[56]，一般认为 BCR 顺序提取法得到的不同提取
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形态的生物有效性排序为：弱酸提取态>可还原态>

可氧化态>残渣态[31]。根据各水平上细菌群落丰度

与锑的不同形态及其他重金属指标的 Pearson 相关

性分析结果表明，锑的不同提取形态与不同分类水

平上的细菌群落均有显著的相关性，这与 Sun 等[10]

研究锑污染严重的河流沉积物中细菌群落结构得

出的结论相似。然而 As、Cd 等重金属对细菌群落

结构没有显著的影响。虽然锑等重金属可能会对某

一个具体群落产生显著的影响，但是各点的微生物

多样性(α 多样性)与重金属含量没有显著的相关性，

重金属并未影响细菌群落的多样性。这与研究重金

属对深港红树林沉积物细菌多样性的影响时发现

重金属对微生物多样性并无显著影响而重金属可

能对某一等级群落内微生物多样性产生显著影响

的结论有一致性[12]。谢学辉等[57]、Du 等[58]的研究

同样得出了相似的结论，即重金属对微生物多样性

影响不大，这可能与微生物对重金属的适应性及选

择性有关。 

4  结论 

本实验对受活跃锑矿开采活动影响下的水库

沉积物中重金属及细菌群落结构和功能预测分析

展开研究，采用高通量测序技术研究表层沉积物细

菌群落结构特征及不同提取形态锑的影响，并采用

FAPROTAX 软件预测其功能，结果表明: 

(1) 冷水沟水库的细菌群落较为丰富，主要由

变形菌门(Proteobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、

脱硫杆菌(Desulfobacter)、厚壁菌门(Firmicutes)等

81 个门和脱氯单胞菌属(Dechloromonas)、黄杆菌属

(Flavobacterium) 、 埃 希 氏 杆 菌 属 - 志 贺 氏 杆 菌

(Escherichia-Shigella)、硫弯曲菌属(Sulfuricurvum)

等 570 个属组成。 

(2) 沉积物中 Sb、As、Cr、Ni、Cu、Zn、Cd、

Pb 等重金属及 TN (%)、TC (%)、C/N 等理化指标

对细菌多样性(α 多样性)无显著影响，但不同提取

形态的锑及水溶态锑与多个不同分类水平下的细

菌群落有显著的相关性。污染负荷指数评价结果表

明水库区域重金属污染较重(IPLZONE>3)。 

(3) 冷水沟水库细菌功能主要为化能异养(包

括 Chemoheterotrophy、Aerobic Chemoheterotrophy)、

氮碳硫等生物地球循环相关功能以及人类病原致

病功能，这与水库的地理条件、周边环境及污染物

类型有较大的相关性。 
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