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摘  要: 通过分析不同铁硫比的能源底物驯化下冶金微生物群落的演替过程，基于分子生态网络揭示冶金微生物

对能源底物的响应特征。对富铁少硫、富硫少铁条件下不同驯化批次的微生物样本进行高通量测序，分析物种组

成，比较冶金微生物群落的 α 多样性和 β 多样性，并构建分子生态网络，探究驯化过程微生物之间的相互作用关

系。鉴定关键物种，分析冶金微生物群落对能源底物的响应。研究发现在基于不同能源底物驯化过程中，富铁少

硫群落的优势物种为嗜酸氧化亚铁硫杆菌 Acidithiobacillus ferrooxidans 和铁氧化嗜酸硫杆菌 A. ferriphilus；而富

硫少铁群落经过 3 个批次的驯化，氧化硫硫杆菌 A. thiooxidans 占比高达 90%。α、β 多样性分析结果表明，富硫

少铁能源底物驯化过程使冶金微生物群落多样性降低，且随着驯化批次的增加群落组成发生显著变化。分子生态

网络分析显示关键物种均为低丰度稀有物种，富硫少铁条件下菌种间具有更紧密的互作共生关系，群落更加稳定。

通过该驯化实验，明确了不同能源底物对冶金微生物群落的影响。采用富硫少铁能源底物驯化冶金微生物，使冶

金微生物群落更加稳定，有助于优势物种高效发挥铁、硫氧化功能，促进硫化矿物的氧化溶解，为生物冶金工业

·微生物组测序与分析专题· 
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育种微生物群落的定向驯化提供理论基础。 

关键词: 冶金微生物，能源底物，分子生态网络，关键物种  

Molecular ecological network reveals the response of 
metallurgical microorganisms to energy substrates 
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Abstract:  By analyzing the shift of microbial communities under different iron/sulfur ratios, the response of metallurgical 

microorganisms to energy substrates was investigated based on molecular ecological networks. High-throughput sequencing of 

microbial samples from different domesticated batches was conducted to analyze the changes in community composition, 

alpha and beta diversity. Based on the molecular ecological network, the interactions between microorganisms under different 

iron/sulfur ratios were explored. Keystones were identified to analyze the community response to energy substrates. In the 

process of domestication based on different energy substrates, the dominant species in the in iron-rich and sulfur-less 

community were Acidithiobacillus ferrooxidans and A. ferriphilus. A. thiooxidans accounted for up to 90% in the sulfur-rich 

and iron-less community after 3 domesticating batches. The results of alpha and beta diversity analysis show that the 

domestication process of sulfur-rich and iron-less substrates reduced the diversity of microbial communities. Molecular 

ecological network analysis shows that the keystones were all rare species with low abundance. During the domestication by 

sulfur-rich and iron-less energy substrates, the bacterial species had a closer symbiotic relationship and the community was 

more stable. Through this domestication experiment, the impact of different energy substrates on microbial aggregation was 

clarified. Domesticating metallurgical microorganisms by using sulfur-rich and iron-less energy substrates made the microbial 

colonies to be more stable, which was conducive to the oxidation of iron and sulfur, promoting the dissolution of sulfide 

minerals. Our findings provide a reference for the directional domestication of metallurgical microorganisms. 

Keywords:  metallurgical microorganisms, energy substrate, molecular ecological network, keystone 

生物冶金 (Bio-metallurgy)，是指在微生物的

促进作用下对硫化矿物进行氧化溶解，将所需有

价金属从难处理矿石释放到溶液中，并与原物质

分离的过程。与传统技术相比，生物冶金可以显

著降低金属冶炼过程中对环境的污染，作为一种

低成本、高效和绿色环保的冶金技术已成为全球

湿法冶金领域研究的热点。在硫化铜矿的生物浸

出研究中，黄铜矿因其金属铜含量约占铜储量的

70%而备受青睐[1]，但同时其高晶格能也使生物浸

出长期面临周期长、效率低等难题。 

冶金微生物是指能够氧化亚铁离子或者氧化

还原性无机硫化物，并以此进行能量代谢的菌株[2]。

由于其处于具有极低 pH、较高浓度的重金属，且

有机质含量较低的环境中，大部分冶金微生物都是

化能无机自养型菌株。它们以亚铁和 (或) 硫为能

源底物，并以此驱动其他元素的物质循环[3-4]。同

时在冶金微生物中存在少部分兼性异养类群，能

利用其他细菌的代谢产物从而获得维持自身代谢

所需的能量[5]，其对铁硫元素循环也具有重要的

推动作用。因此，冶金微生物类群中具有较多与

铁硫代谢相关的基因和多种铁硫代谢途径[6]，群

落内部的相互作用关系也呈现出多样性。 

网络分析作为一种有效的分析手段已经在许

多领域中被广泛使用。随着生态学研究的不断深
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入，研究内容已经不再局限于对多样性、丰度以

及物种组成的调查。网络分析能够有效揭示种间

关系或者与环境之间的关系等[7]。通过高通量测

序或者功能基因芯片所获取的数据，对其中样品

两两进行相关分析后，可以绘制与之相关的分子

生态网络[8]。利用微生物群落的组成信息和不同

的函数计算出相关矩阵和网络拓扑学参数，如连

接度、聚类系数等，通过对节点参数设置阈值进

行划分，找出网络中关键物种，从而揭示不同网

络节点间的相关关系以及相互作用关系。探究冶

金微生物之间的相互关系，有助于在定向驯化过

程中筛选基于协同作用高效发挥铁硫氧化功能的

群落，以提高黄铜矿生物浸出的效率。 

关键物种是指对生态群落结构、生态系统稳

定起关键作用的物种，关键物种直接决定生态系

统的结构和功能。关键物种具有两个主要特征：

第一，关键物种的变化将对其所在群落造成较大

影响；第二，关键物种对生态系统功能具有最高

贡献[9-10]。如果从生态系统中移除这些物种，可

能会导致生态系统发生根本性变化，其他物种也

会因此受到直接或间接的影响。因此，对冶金微

生物群落关键物种的挖掘，有利于深入解析微生

物群落的稳定性及其铁硫氧化功能，以提高对黄

铜矿的氧化溶解效率。 

本研究中，采集多个地区酸性矿山废水 (Acid 

mine drainage，AMD) 样本，构建室内稳定的冶

金微生物群落，经过不同能源底物分批驯化，利

用基因序列信息划分操作分类单元  (Operational 

taxonomic unit，OTU) 后，对 OTU 表进行群落组

成分析、多样性分析，同时构建共发生 (Co-occurrence) 

网络，对比在不同能源底物驯化条件下，微生物

群落的相互作用及其对能源底物的响应。 

1  材料与方法 

1.1  驯化实验 

采集来自江西德兴铜矿、福建紫金山铜矿、

赞比亚谦比希铜矿、湖南郴州煤矿和云南腾冲热

泉不同生境条件下生物样品，接种到含有硫酸亚

铁、单质硫和黄铜矿的 9K 基础培养基中培养，

构建室内稳定的冶金微生物群落。9K 培养基含有

下列成分 (g/L)：(NH4)2SO4 3.0，K2HPO4 0.5，KCl 

0.1，Ca(NO3)2 0.01，MgSO4·7H2O 0.5。该培养物

在室温 (24–30 ℃)、pH 1.6–2.5 条件下培养 1 年

以上 [11]，在本研究中被用作原始群落  (Original 

community，OC)。 

用 44.7 g/L FeSO4·7H2O 和 1 g/L S0 (富铁少硫)

或 4.47 g/L FeSO4·7H2O 和 10 g/L S0 (富硫少铁) 

对 OC 分别驯化培养，摇瓶传代培养 3 次，分别

命名为 OFe 组 (Fe1、Fe2、Fe3) 和 OS 组 (S1、

S2、S3)，每个处理设置 3 个生物学重复。 

1.2  DNA 提取及高通量测序 

当培养至对数后期时，取 5.0 mL 上清液，  

12 000×g 离心 10 min 收集细胞，用 TIANamp® 

Bacteria DNA 试剂盒 (中国天根生物技术有限公司) 

提取总 DNA，利用 1.0% (W/V) 琼脂糖凝胶电泳和

NanoDrop® ND-1000 分光光度计 (美国 NanoDrop 

Technologies 公司) 检测 DNA 质量和浓度。 

使用 16S rRNA 基因 V4 区引物 (515F：5′-GT 

GCCAGCMGCCGCGGTAA-3′；806R：5′-GGACT 

ACHVGGGTWTCTAAT-3′) 进行 PCR 扩增[12]，反

应条件如下：94 ℃预变性 5 min；28 个循环 

(94 ℃变性 45 s；62 ℃退火 45 s；72 ℃延伸     

1 min)；72 ℃延伸 10 min。利用 EZNATM 胶回收

试剂盒 (Gel Extraction Kit，Omega Bio-Tek) 纯化

PCR 产物，用于文库制备，文库检验合格后，在

Illumina MiSeq 平台上机测序。 

1.3  群落组成分析 

利用 FastQ 评估原始下机数据，经数据过滤

及有效区间截取后[13]，使用 flash 软件去除嵌合

体，保留长度大于 240 bp 的序列[14]。在 97%相似

性水平上，通过 UCLUST 对数据进行 OTU划分[15]

之后基于 RDP 在置信度阈值为 50%条件下获取
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OTU 代表性序列的分类学信息[16]。 

为 了 区 分 优 势 属 —— 嗜 酸 硫 杆 菌 属 

Acidithiobacillus 中具有不同铁、硫氧化功能的菌

株，基于 BLASTn，将该属的 OTU 中相对丰度大

于 0.1%的 OTU 代表性序列与 NCBI GenBank 数

据库进行比对，在分类学种水平上对其划分。 

1.4  群落多样性分析 

Alpha 多样性分析：根据样本 OTU 分布，采

用 R 语言 vegan 包计算微生物群落的 Shannon 多

样性指数 (H) 和 Pielou 均一度指数 (J)，并采用

Mini tab 软件对不同组别间多样性指数进行单因

素方差分析 (ANOVA)，表征在两类能源底物驯

化批次中，微生物群落物种多样性和分布均匀程

度的变化[17-18]。 

Beta 多样性分析：通过 R 软件中的 Vegan

程序包 (版本 2.5-6)，根据 Uni-Frac 距离矩阵对

不同组群落进行非度量多维尺度  (Nonmetric 

multi-dimensional scaling，NMDS) 分析。 

1.5  分子生态网络构建及拓扑结构分析 

基于 R 软件 psych (版本 1.8.12) 程序包中

corr.test 函数，计算单个组别中所有 OTU 之间的

Spearman 相关性系数，获得相关性系数矩阵和 P 值

矩阵，并采取 Benjamini and Hochberg false discovery 

rate (FDR) 法矫正 P 值。Spearman 相关性系数和

矫正后 P 值的阈值分别设置为 0.6 和 0.01，运用

R 软件 igraph 程序包 (版本 1.2.4) 中 graph_from_ 

adjacency_matrix 函数构建两组群落生态网络，基

于 ggplot2 程序包 (版本 3.1.0) 进行网络可视化。 

采用 igraph程序包和 qgraph程序包 (版本 1.6.1) 

相关函数计算网络参数，以表征网络拓扑结构。

包括节点数 (No. of nodes)、边数 (No. of edges)、

正相互作用边数 (No. of positive edges)、负相互

作 用 边 数  (No. of negative edges) 、 连 接 度 

(Connectance)、平均度  (Average degree)、直径 

(Diameter)，聚类系数 (Cluster coefficient)、平均

路径长度 (Average path length) 以及模块化系数 

(Modularity)。 

关键物种  (Keystone) 在群落中具有重要而

关键的作用，具有高节点度 (Degree)、高紧密中

心 性  (Closeness centrality) 及 低 介 数 中 心 性 

(Betweenness centrality) 的特点[19]，基于此特征

对两组网络关键物种进行划分，并以第三百分位

数为阈值。OFe 组划分标准为：Degree>19，

Closeness centrality>0.000 233 7， Betweenness 

centrality<5； OS 组划分标准为： Degree>10，

Closeness centrality>0.000 137 8 ， Betweenness 

centrality<82。 

2  结果与分析 

2.1  群落组成分析 

由于嗜酸硫杆菌属 Acidithiobacillus 在浸出

系统中具有良好的竞争优势，并且属内的不同种

之 间 铁 、 硫 代 谢 功 能 差 异 大 ， 因 此 基 于

NCBI-Blast，对注释到该属的 OTU 代表性序列进

行比对，发现在种水平主要为嗜酸氧化亚铁硫杆菌         

A. ferrooxidans、氧化硫硫杆菌 A. thiooxidans、嗜

酸性喜温硫杆菌 A. caldus、嗜酸性铁硫杆菌     

A. ferridurans 和铁氧化嗜酸硫杆菌 A. ferriphilus。其

余物种则以属为分类单元，分析铁驯化和硫驯化

不同阶段微生物群落的组成及演替规律。 

如图 1 所示，原始群落 OC 中，优势属种依

次为 A. caldus、钩端螺旋菌属 Leptospirillum 和硫化

杆菌属 Sulfobacillus。采用富铁少硫能源底物驯化

过程中，与 OC 相比，A. caldus 和 Sulfobacillus 的

优势地位被 A. ferriphilus 和嗜酸菌属 Acidiphilium

所取代。随着驯化批次增加，Leptospirillum 相

对丰度由  (60.5±0.6)%下降至 (41.1±2.6)%，而   

A. ferriphilus 占比逐渐上升，由(25.0±0.6)%增长

至 (42±2)%。当采用富硫少铁能源底物驯化时，

第一批次优势属种与 OC相似，随后 A. thiooxidans

相对丰度呈现大幅度上升，在第 3 批次驯化后其

相对丰度占比为 (90.0±0.5)%，成为群落中的绝对
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优势物种。 

2.2  群落多样性分析 

2.2.1  Alpha 多样性 

如图 2 所示，初始群落 Shannon 多样性指数

和 Pielou 均匀度指数分别为 1.34 和 0.32。第一次

驯化后，Fe1 群落生物多样性和物种均匀度下降，

而 S1 群落对应指数的变化则呈现显著上升趋势。

随着驯化批次增加，富铁少硫能源驯化过程中， 

群落生物多样性和物种均匀度仅略有上升，未呈

现显著性变化。而在富硫少铁能源底物驯化过程

中，冶金微生物群落 Shannon 多样性指数和 Pielou

均匀度指数均大幅度下降，且群落多样性之间具

有显著性差异 (P<0.05)。 

2.2.2  Beta 多样性分析 

利用 NMDS 法对微生物群落进行聚类分析

时，Stress<0.05 则表明结果具有良好的代表性[20]， 

 

 
 

图 1  不同驯化条件下各批次间属种水平相对丰度 
Fig. 1  Relative abundance of genus/species in different acclimation conditions. 
 

 
 

图 2  不同组间 Shannon 指数 (A) 及 Pielou 指数 (B) 分布 
Fig. 2  Distribution of Shannon index (A) and Pielou index (B) among different groups. Boxes with different letters 
indicate significant differences (P<0.05). 
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本研究中 Stress 值为 0.025 8，表明 NMDS 聚类分

析能够有效反映不同驯化组冶金微生物群落间的

结构差异。如图 3 所示，OC、OFe 和 OS 微生物

组分别聚类，表明驯化后群落结构发生显著改变。

其中，OFe 组群落聚类较为紧密，3 次驯化的群

落结构相似；而 OS 组同一驯化批次样本的微生

物群落聚类紧密，而不同批次间群落聚类较为离

散，表明在富硫少铁能源底物驯化中随着驯化批

次的增加，冶金微生物群落结构发生显著性改变。 

2.3  分子生态网络特征 

2.3.1  网络拓扑结构 

以 OFe 和 OS 分别构建分子生态网络，网络

拓扑结构参数如表 1 所示。OFe 组分子生态网络

的节点数和边数分别为 140 和 814，低于 OS 组的 
 

 
 

图 3  不同能源底物驯化过程中微生物群落变化 
Fig. 3  Changes of microbial communities during 
acclimation of different energy substrates. 

 

表 1  网络拓扑结构参数 
Table 1  The topological features of network 

Parameters OFe OS 

No. of nodes 140.00 230.00 

No. of edges (in total) 814.00 1 022.00 

No. of edges (positive) 813.00 1 017.00 

No. of edges (negative) 1.00 5.00 

Connectance 0.08 0.04 

Average degree  11.63 8.89 

Diameter 13.00 11.00 

Clustering coefficient 0.79 0.65 

Average path length 4.01 4.54 

Modularity 0.56 0.71 

230 和 1 022，表明 OS 组的微生物网络更加复杂。

网络中边的正负相关性可以用于推断微生物之间

的相互作用关系，菌种间正相关代表菌种生态位

一致或可能存在共生关系，而负相关则预示着潜

在竞争或捕食关系[21]。由于 AMD 模式系统微生

物类群相对简单，两组网络中绝大多数的边均呈

现正相关关系，表明菌株主要在协同作用下进行

铁、硫物质代谢以供给自身能源。此外，OFe 组

网络连接度、平均度、网络直径及聚类系数较 OS

组高，表现出更紧密的聚集程度[7]，呈现出明显

的网络结构差异。 

网络中较短路径长度意味着物种间具有更高

信息、能量和物质传递效率，菌群之间能够更有效

地交流[22-23]。OFe 组与 OS 组网络平均路径长度均

较短，分别为 4.01 和 4.54，表明这两组群落均能

够快速应对多次能源底物驯化所造成的影响。 

OS 组模块性值高于 OFe 组，分别为 0.71 和

0.56，Newman 等提出该值大于 0.4 即认为网络具

有模块化特征[24]。同一模块中的微生物群落可能

占据相似的生态位，并具有类似的生态功能。由

图 4 可知，OS 组网络较 OFe 组网络聚合效果较

好，在 OFe 组分子生态网络中模块间更为分散，

而 OS 组群落模块间较为集中，网络模块之间联

系更为紧密。说明利用富硫少铁能源底物对群落

进行驯化培养，使得群落分子生态网络具有更高

的稳定性以及更紧密的种间互作共生关系。 

综合以上结果，OS 组网络相较于 OFe 组网

络具有较长平均路径，较强互作关系以及较低平

均度，表明利用富硫少铁能源底物进行驯化培养

会降低网络复杂程度，提高种间互作共生关系以

及提高网络稳定性。 

2.3.2  关键物种鉴定 

利用 degree、betweenness 及 closeness 指数对

关键物种进行划分。通过注释，发现在富铁少硫

能源底物驯化的微生物网络中，关键物种为    

A. sulfuriphilus、 Acidiphilium 和 A. ferriphilus   

(表 2)。A. sulfuriphilus 是硫氧化的专性化能自养型 
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图 4  不同组分子生态网络图 (A：OFe 组网络；B：OS 组网络) 
Fig. 4  Ecological network diagram of different groups of molecules. (A) OFe group network. (B) OS group network. 
 
 
表 2  富铁少硫组微生物群落关键物种信息 
Table 2  The information of keystones in the group of iron-rich and sulfur-less 

OTU ID 
Betweenness 

centrality 
Closeness 
centrality 

Degree Class Order Family Genus/Species

254 2.167 0.000 234 9 21 Gammaproteobacteria Acidithiobacillales Acidithiobacillaceae Acidithiobacillus 
sulfuriphilus 

33 0.053 0.000 234 9 20 Alphaproteobacteria Rhodospirillales Acetobacteraceae Acidiphilium

26 5.016 0.000 234 2 26 Gammaproteobacteria Acidithiobacillales Acidithiobacillaceae Acidithiobacillus 
ferriphilus 

 
 
表 3  富硫少铁组微生物群落关键物种信息 
Table 3  The information of keystones in the group of sulfur-rich and iron-less 

OTU ID 
Betweenness 

centrality 
Closeness 
centrality 

Degree Class Order Family Genus/Species

604 81.405 0.000 139 7 22 Gammaproteobacteria Acidithiobacillales Acidithiobacillaceae Acidithiobacillus 
thiooxidans 

589 63.089 0.000 139 5 20 Clostridia Clostridiales Clostridiales_Incertae  
Sedis ⅩⅦ 

Sulfobacillus 

92 47.070 0.000 138 3 17 Nitrospira Nitrospirales Nitrospiraceae Leptospirillum 

16 0.515 0.000 137 8 11 Nitrospira Nitrospirales Nitrospiraceae Leptospirillum 
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细菌，利用硫和还原无机硫阴离子作电子供体[25]，

Acidiphilium 在群落中起到协助铁氧化的作用，而

A. ferriphilus 同时具有氧化单质硫和氧化亚铁离

子的作用。 

在富硫少铁能源底物驯化的微生物群落中，基

于阈值鉴定出的关键物种 OTU 丰度均低于 0.01%，

物种被注释为 A. thiooxidans、 Sulfobacillus 与

Leptospirillum (表 3)。A. thiooxidans 为专性硫氧

化自养型细菌，Leptospirillum 为专性铁氧化自养

型细菌，Sulfobacillus 细菌同时具有铁氧化和硫氧

化功能，且能够分解细胞残体等有机物，降低对

自养菌的抑制作用[26]，促进富硫少铁能源底物环

境中的铁、硫代谢过程。 

3  讨论 

在硫化矿酸性矿山废水环境中，常以典型的

Acidithiobacillus 和 Leptospirillum 等化能无机自

养菌占据优势地位[5]，原始组群落经室内定向富

集培养，已形成稳定群落，其类群与 AMD 环境

的典型类群相符合。在不同能源底物驯化实验中，

随着驯化批次增加，冶金微生物群落组成与结构

发生较大程度改变，说明不同能源底物对于微生

物群落的演替具有重要影响，进而影响对黄铜矿

的生物浸出效率。 

在富铁少硫能源底物驯化过程中，Shannon

指数和 Pielou 指数未呈现显著变化，且 NMDS 结

果表明，其群落组成聚类明显，即驯化过程冶金

微生物群落没有发生显著变化。推测在该组中由

于还原态硫化物的不足，导致主要的硫代谢微生

物类群的生存发展受到限制，因此在之后驯化过

程中硫氧化菌未表现出较高相对丰度。 

在富硫少铁能源底物驯化过程中，随着驯

化批次增加，Shannon 指数和 Pielou 指数先上升

后下降，推测上升过程是由于原始组群落转入

富硫环境时，硫代谢菌具有充足能源，较多的

硫代谢微生物类群得以生长繁殖，而随着驯化批

次增加，多样性呈现下降态势，且最后优势种仅

为 A. thiooxidans。A. thiooxidans 为专性自养型细  

菌 [27]，A. caldus 为兼性自养型细菌 [28]，推测在

富硫少铁能源底物中，在培养温度的影响下   

A. thiooxidans 相较于 A. caldus 更具有竞争优势

而成为绝对优势物种。 

通过分析冶金微生物的分子生态网络 (图 4)，

探讨能源底物对冶金微生物相互作用的影响。结

果表明，不同能源底物驯化条件下冶金微生物分

子生态网络存在较大差异 (表 1)。研究认为，有

效养分越多，分子生态网络的复杂度和网络稳定

性越高，而群落高稳定性是实现群落功能的重要

因素[29]。相比于富铁少硫能源底物，在富硫少铁

能源底物驯化下正相互作用更强，网络节点数和

网络相互作用显著增多，网络更加复杂化，表明

富硫能源底物相较于富铁底物对微生物群落互作

网络影响更大。生物浸出过程中，生物浸出效率

与群落中冶金微生物的丰度以及微生物间的联系

程度有着显著的相关关系。在黄铁矿浸出实验研

究中，浸出效率与嗜酸性硫杆菌丰度呈现显著正

相关关系，表明硫氧化微生物的富集能够促进矿

物的生物溶解过程[30]。类似地，在江西德兴铜矿

生物浸出系统构建的微生物分子生态网络显示，

具有更紧密互作关系的菌群呈现出更高的浸出效

率[31]。在本研究中，通过富硫能源底物驯化后，

群落中硫氧化微生物丰度升高，同时分子生态网

络分析结果表明，硫氧化微生物间具有较高程度

的联系紧密度，因此该组微生物群落表现出更高

的生物浸出能力。 

关键物种在微生物群落中起重要且特殊作

用，缺少关键物种会导致微生物群落结构和功能

发生巨大改变。本研究中，基于网络结构属性确定

了两种不同能源底物驯化条件下，不同冶金微生物

群落中筛选的关键物种分布于 Acidithiobacillus、
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Acidiphilium、Leptospirillum 和 Sulfobacillus 四个

属中。其中 Acidiphilium 属于化能自养型菌种，

在好氧条件下以氧作为最终电子受体氧化简单有

机物，在厌氧条件下以 Fe3+为电子受体氧化有机

物，同时会促进 A. ferrooxidans 亚铁离子氧化基

因表达，促进其生长[32]。在富硫少铁能源底物驯

化中，A. thiooxidans 在群落中具有较高丰度，对

硫元素传递与代谢发挥关键作用 [11]。群落中

Acidithiobacillus 起到对亚铁离子、单质硫及硫化

合物的氧化作用，能够将各种含硫化合物转化为酸

性物质，以强化黄铜矿溶浸过程的酸解作用[33]。

Leptospirillum 是群落中主要的亚铁氧化菌，对矿

物氧化溶解的直接和间接作用均发挥着重要的推

动作用。该属具有更高的氧化还原电势，对二价

铁离子的亲和力更高，受到高浓度三价铁离子的

生长抑制作用更小[34-35]。Sulfobacillus 具有嗜酸、

耐高温、兼性异养等特点，能够氧化二价铁、硫

化矿和还原性含硫化合物。在群落中 Sulfobacillus

具有较低的相对丰度，可以利用其他嗜酸菌产生

的裂解物和渗出物[36]，推动酸热环境的碳、硫等

元素循环。 

4  结论 

本研究选取具有硫铁代谢功能的冶金微生

物，通过利用分子生态网络的方法，探讨在两种

不同能源底物驯化作用下冶金微生物的群落组成

特征，系统揭示了不同能源底物驯化过程中冶金

微生物群落演替规律。结果显示，在不同能源底

物中微生物群落组成差异较大，表现出能源底物

对于微生物类群的选择性作用，其中富硫少铁能

源底物对冶金微生物群落表现出更大的影响。 

分子生态网络分析结果表明，在采用富硫少

铁能源底物驯化过程中，微生物群落更加稳定、

高效，有助于优势物种发挥铁、硫氧化功能。通

过本研究，明确了富铁少硫、富硫少铁能源底物

对微生物群落的影响，为生物冶金工业化应用过

程的冶金微生物群落定向驯化提供了理论基础。 
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