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摘要：【目的】深入研究极端酸性环境中微生物的碳循环过程。【方法】应用 16S rRNA高通量测序和功

能基因芯片技术对德兴铜矿中浸矿堆(LH)和积液池(LS)两个子系统中的微生物群落结构组成和功能基

因组成进行分析；并运用 PICRUSt功能基因预测的方法对群落功能进行预测。【结果】功能基因芯片和

功能预测分析都表明碳循环基因在子系统间存在显著差异(P<0.05)，且碳固定相关的卡尔文循环、还原

性三羧酸循环等基因以及碳降解相关的己聚糖和纤维素等基因在 LS系统中都要明显高于 LH系统。碳

循环功能基因在子系统之间的差异与环境条件相关，其中 TON、Ca、ES、Fe3+和 P作用显著。【结论】

在极端酸性环境中，环境条件的差异会对微生物群落碳循环功能基因产生筛选作用，参与碳循环的微生

物的种类和相对丰度都发生变化，最终改变了群落碳循环模式。 
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碳循环是生物地球化学循环中最重要的一

环[1–2]，微生物因其种类复杂、代谢功能多样等特

点，在这个过程中发挥了重要的作用。碳循环过

程[3]主要包括碳固定、碳降解以及甲烷循环 3个基

本过程。目前已知的微生物固定 CO2的途径有卡

尔文循环(Calvin cycle)、还原性乙酰辅酶 A 途径

(reductive acetyl-CoA pathway)、还原性柠檬酸循

环途径、3-羟基丙酸双循环途径、3-羟基丙酸/4-

羟基丁酸循环和 2-羧酸/4-羟基丁酸循环。这几种

固碳途径在微生物中的分布有显著差异，但是卡

尔文循环始终是光能自养型微生物和化能自养型

微生物的主要固碳途径[4]。微生物能够分解生态

系统中的淀粉、纤维素、几丁质和木质素等有机

多聚物，转化其中储存的碳元素，加速系统中的

碳循环。不同功能的微生物群落参与到碳循环的

各个过程，在维持生态系统稳定方面起到了不容

忽视的作用。研究微生物对碳循环过程的调控，

碳循环基因与环境因子的关联机制，以及功能微
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生物群落的种间和种内关系都具有重要的生态学

意义[5–6]，对解决全球资源紧张、资源短缺以及环

境恶化问题都是一股不能忽视的力量。 

生物冶金系统[7–10]是一种极端酸性环境，研

究表明系统内富含 Acidiphilium、Acidocella、

Acidithiobacillus、Leptospirillum、Acidomonas、

Sulfobacillus等化能自养型微生物。PICRUSt功能

基因预测是研究微生物群落结构功能的一种有效

方法。Staley 等[11]使用 PICRUSt 功能基因预测研

究了密西西比河微生物的功能多样性；Koo 等[12]

通过 PICRUSt 研究了常年被冰雪覆盖的温特塞湖

不同冰层微生物群落的功能差异。谢建平等[13]通

过 GeoChip 2.0 研究了生物冶金系统中微生物群

落的代谢功能，检测到了碳固定、碳降解、甲烷代

谢以及铁硫代谢等代谢过程的相关基因，揭示了

系统内丰富的功能基因多样性。生物冶金系统包

括浸矿堆(LH)和积液池(LS) 2个体系[14–16]，2个系

统中的环境条件，如 pH、铁硫含量等，具有显著

差异，环境因子的差异进一步导致了微生物群落结

构和功能基因的差异。作为冶金微生物系统的主

要能源物质，研究表明在浸矿堆和积液池 2 个体

系中铁、硫元素循环存在显著差异，其中浸矿堆

中的微生物体系检测到更多的铁硫氧化基因，研

究也证实了浸矿堆系统氧化 S0和 Fe2+能力更强。

对于生物浸出系统中的碳循环过程，目前的研究

还很少。但是，因为生物冶金系统中的碳元素极为

有限，碳元素的循环过程发挥着极其重要的作用。

已知的研究表明该系统中存在着地球生态系统中

发现过的大多数碳循环过程[13,17]，但是不同碳循环

过程在该系统中的分布情况却知之不详。在冶金

微生物介导的碳元素固定过程需要铁硫氧化产生

的能量和还原力驱动，生物冶金两个系统中铁硫

循环的差异是否与碳循环过程有所关联还需要进

一步研究。为此，本文针对德兴铜矿的浸矿堆(LH)

和积液池(LS)两个体系进行 16S rRNA 高通量测

序和功能基因芯片研究，分析不同体系中碳循环

的差异，探索极端酸性环境下的碳循环途径与环

境因子的关系，进一步加深对地球生物化学循环

的了解。 

1  材料和方法 

1.1  样品的采集 

测试样品取自江西省的德兴铜矿。作为生物

冶金测试点，德兴铜矿已有 30多年历史，浸出体

系稳定，微生物环境研究完善。为了研究生物冶

金系统中的碳循环以及过程中微生物的作用，从

浸矿堆(20–30 cm的深度)和集液池(1.5 m深)中分

别取 8个样品，标记为 LH1–LH8，LS1–LS8。样

品经过处理后收菌存放在冰箱的–80 °C，用于 DNA

提取。后续样品理化参数的测定以及 16S rRNA基

因高通量测序分析同文献[18]。 

1.2  功能基因芯片 

本研究使用功能基因芯片揭示微生物群落之

间的功能差异。使用随机引物法 [19]用荧光染料

Cy-5 (GE Healthcare，CA，USA)标记 DNA样品。

然后，用试剂盒 QIAquick Purification kit (Qiagen，

CA，USA)进行纯化，在 45 °C烘箱中将样品烘干

成粉末。然后把标记的样品与杂交溶液(最终浓度

为 1×Acgh blocking，1×HI-RPM缓冲液，10 pmol/L

通用标准 DNA，0.05 μg/μL Cot-1 DNA和 10%甲

酰胺)完全混匀。随后，95 °C变性 3 min，37 °C

退火 30 min，然后与基因芯片在 67 °C杂交箱中

杂交处理 24 h。在室温条件下，用清洗缓冲液
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(Agilent)洗涤。然后用扫描仪 NimbleGen MS200 

Microarray Scanner (Roche NimbleGen， Inc.，

Madison，WI，USA)成像。把图像用 Agilent特征

提取软件进行处理。最后，在 IEG网站(http://ieg. 

ou.edu/microarray/)按照文献所述在线处理数据。

主要流程如下：(1) 去除信号比率低于 2.0的低质

量点；(2) 计算每个样品的相对丰度；(3) 统计分

析各个功能基因的分布情况。 

1.3  数据分析 

将测序得到的 fasta 文件上传到 Galaxy 网站

上进行 PICRUSt功能基因预测[20]，得到的功能基

因信息与 KEGG Orthology 进行比对归类，划分

为一级、二级和三级的功能基因。将功能基因芯

片数据和功能基因预测结果导入到 STAMP 软件

中，可以分析不同系统间的功能基因差异。DCA 

(detrended correspondence analysis)用于数据的降

维和聚类分析，可以用 R软件 vegan函数包执行。

Pearson correlation analysis用于计算功能基因与环

境参数或细菌之间的相关性，在Minitab上执行该

分析。 

2  结果和分析 

2.1  生物冶金系统微生物群落基因预测 

研究采取的 16个样品经过 16S rRNA基因测

序得到 1308个 OTU，每个样品的序列数 Resample

到 20000条。经过对 KEGG数据库进行比对，获得

包括代谢、细胞过程和环境信息过程在内的 6 种

生物代谢通路功能。DCA分析表明微生物群落的

代谢功能组成在 2个子系统 LH和 LS之间存在显

著差异性(图 1-A)。 

在 12个二级预测代谢功能中有 9个子功能的

相对丰度在 2个子系统中具有明显差异(图 2)。其

中多糖合成和代谢、能量代谢、辅因子和维生素

代谢和核苷酸代谢的功能基因相对丰度在 LS 系

统中明显偏高(P<0.05)。而脂类代谢、异生素生物

降解和代谢、氨基酸代谢、萜类化合物和聚酮化

合物的代谢以及其他次生代谢产物的生物合成的

功能基因在 LH系统中明显偏高。其他 3种功能基

因，碳水化合物代谢、酵素家族和其他氨基酸代谢

在 2个子系统中的相对丰度则没有显著性差异。 

 

 

 
 

图 1.  细菌功能基因结构在生物冶金子系统间差异的 DCA 分析 

Figure 1.  DCA analysis of bacterial functional gene structure between LH and LS. A: Metalism functional genes 
from PICRUSt; B: Carbon cycling genes from Geochip. 



谷亚冰等 | 微生物学报, 2018, 58(4) 675 

 

http://journals.im.ac.cn/actamicro 

 
 

图 2.  预测功能基因在生物冶金子系统之间的差异(二级功能层) 

Figure 2.  The variation of predicted functional profiles between subsystems LH and LS (hierarchy level 2). 
 

2.2  生物浸出子系统中碳循环相关预测基因分析 

冶金微生物系统中多糖合成和碳水化合物代

谢都是重要的碳循环过程，其下的三级预测功能

中分别包括 15和 11个子功能(表 1)。其中相对丰度

较高的细菌Acidithiobacillus主要与糖基磷脂酰肌醇

的合成以及维生素 C、丁酸、半乳糖、丙酸酯、淀

粉和蔗糖的代谢功能显著相关；Acidiphilium 与碳

代谢途径脂多糖生物合成和脂多糖生物合成蛋白

以及淀粉和蔗糖代谢显著相关；Leptospirillum与糖

基转移酶和 N-聚糖生物合成以及多种碳水化合物

(氨基糖、核苷糖、维生素 C、丁酸、柠檬酸、半乳

糖和丙酸酯等)代谢途径显著相关；Thiomonas则与

多种多糖的合成(鞘糖脂、糖基磷脂酰肌醇、脂多

糖和脂多糖生物合成蛋白)和代谢(糖胺聚糖和其他

聚糖)途径显著相关。其他细菌 Dyella、Acidisoma、

Curtobacterium 和 Rhodanobacter 等 13 个属分别

与多种碳循环途径显著相关。 

2.3  环境因子对微生物群落 C循环基因的影响 

在冶金微生物系统中，用功能基因芯片检测

了群落碳循环相关基因，包括碳降解、碳固定、

甲烷氧化和甲烷生成过程，共有 24977 个相关的

探针。DCA分析显示 2个系统的样品会分开聚类

(图 1-B)，表现出了明显的差异性。在大类水平上，

LS系统中检测到的碳循环基因的相对丰度，包括

碳降解、碳固定和甲烷代谢，都要多于 LH系统，

但是，只有碳降解和甲烷代谢相关基因的差异性

是显著的(P<0.05)。在亚类水平上(图 3)，芯片数

据显示浸矿堆和积液池中微生物群落在碳代谢细

节上也有显著性差异。冶金系统微生物群落能够

分解淀粉、几丁质、果胶和纤维素等天然多聚物，

其中 LH系统分解荚醛/木质素、角质素、萜烯和莰

酮的功能基因的相对丰度明显多于 LS (P<0.05)，

而分解纤维素、木质素和磷脂的功能基因的相对

丰度则明显少于 LS (P<0.05)。冶金微生物系统固
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碳功能主要是通过卡尔文循环和还原性辅酶 A 等

途径完成的。其中在基因芯片数据中相对丰度最

高的卡尔文循环在 LH 系统中的分布明显多于

LS，而还原性辅酶 A 途径的基因在 LS 系统中出

现的更多。LH和 LS系统之间环境因子都有显著

差异，RDA分析可以解释环境因子对冶金微生物

群落碳循环基因的影响(图 4)。其中 TON (总有机

氮)、Ca (钙元素)、ES (单质硫)、Fe3+ (三价铁离子)

和 P (磷元素)都会对冶金微生物系统中的碳循环

功能基因显著相关。 
 

 

表 1.  三级预测基因与冶金微生物系统中优势属的相关性分析 

Table 1.  Pearson correlation analysis between functional genes and dominant genera in bioleaching system 
Functional gene Acidithio- 

bacillus 
Acidip-
hilium

Leptosp-
irillum 

Thiom-
onas 

Dye-
lla 

Acidis-
oma 

Rhodan- 
obacter 

Legio- 
nella 

Sulfob- 
acillus 

Thioba-
cillus 

Hydro-
talea 

Glycosaminoglycan degradation 0.095  0.687 0.584  0.001 0.005 0.565 0.008  0.153  0.397  0.000 0.000 

Glycosphingolipid biosynthesis-ganglio series 0.107  0.725 0.535  0.001 0.003 0.580 0.005  0.150  0.353  0.000 0.000 

Glycosphingolipid biosynthesis-globo series 0.068  0.956 0.506  0.000 0.005 0.711 0.013  0.053  0.325  0.002 0.000 

Glycosylphosphatidylinositol (GPI)-anchor 
biosynthesis 

0.032  0.166 0.557  0.048 0.498 0.606 0.851  0.007  0.968  0.605 0.943 

Glycosyltransferases 0.590  0.068 0.025  0.013 0.059 0.023 0.036  0.017  0.485  0.124 0.084 

Lipopolysaccharide biosynthesis 0.304  0.043 0.152  0.017 0.051 0.029 0.028  0.029  0.846  0.097 0.075 

Lipopolysaccharide biosynthesis proteins 0.250  0.040 0.183  0.021 0.062 0.022 0.033  0.024  0.909  0.113 0.089 

N-Glycan biosynthesis 0.101  0.370 0.000  0.138 0.231 0.105 0.163  0.201  0.072  0.352 0.364 

Other glycan degradation 0.053  0.879 0.542  0.000 0.013 0.725 0.027  0.050  0.395  0.003 0.000 

Peptidoglycan biosynthesis 0.393  0.202 0.666  0.362 0.466 0.126 0.371  0.193  0.497  0.649 0.756 

Various types of N-glycan biosynthesis 0.380  0.155 0.331  0.975 0.863 0.190 0.502  0.849  0.568  0.755 0.656 

Amino sugar and nucleotide sugar metabolism 0.701  0.066 0.009  0.123 0.159 0.016 0.076  0.119  0.515  0.264 0.352 

Ascorbate and aldarate metabolism 0.000  0.352 0.005  0.736 0.598 0.522 0.610  0.475  0.027  0.608 0.666 

Butanoate metabolism 0.000  0.831 0.007  0.486 0.833 0.693 0.894  0.236  0.439  0.989 0.665 

C5-Branched dibasic acid metabolism 0.183  0.076 0.878  0.142 0.196 0.138 0.130  0.258  0.443  0.234 0.214 

Citrate cycle (TCA cycle) 0.057  0.325 0.000  0.464 0.375 0.093 0.200  0.605  0.287  0.416 0.632 

Fructose and mannose metabolism 0.191  0.094 0.493  0.106 0.100 0.047 0.062  0.091  0.678  0.141 0.182 

Galactose metabolism 0.018  0.210 0.040  0.338 0.800 0.050 0.786  0.643  0.897  0.671 0.164 

Glycolysis/Gluconeogenesis 0.417  0.055 0.228  0.071 0.082 0.030 0.041  0.082  0.984  0.132 0.171 

Glyoxylate and dicarboxylate metabolism 0.300  0.422 0.355  0.724 0.408 0.545 0.304  0.927  0.152  0.299 0.457 

Inositol phosphate metabolism 0.546  0.505 0.537  0.456 0.257 0.209 0.193  0.520  0.453  0.205 0.314 

Pentose and glucuronate interconversions 0.640  0.559 0.049  0.011 0.365 0.399 0.619  0.213  0.018  0.428 0.031 

Pentose phosphate pathway 0.073  0.063 0.670  0.340 0.259 0.059 0.162  0.215  0.252  0.324 0.469 

Propanoate metabolism 0.042  0.616 0.037  0.890 0.598 0.392 0.373  0.627  0.697  0.494 0.764 

Pyruvate metabolism 0.588  0.088 0.126  0.051 0.080 0.046 0.043  0.095  0.871  0.118 0.118 

Starch and sucrose metabolism 0.028  0.049 0.727  0.170 0.180 0.048 0.132  0.086  0.318  0.280 0.338 

Blode number indicated the significant correlation (P<0.05). 
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图 3.  碳循环功能基因在生物冶金子系统 LH 和 LS 之间的差异(亚类水平) 

Figure 3.  The differences of carbon cycling genes between subsystems LH and LS (Subcategory 2). Signifcant 
differences among groups are indicated by *. *P<0.1, **P<0.05. 
 

 
图 4.  碳循环功能基因与环境参数之间的 RDA 分析 

Figure 4.  RDA analyses of carbon cycling genes and 
environmental factors. Vectors represent statistically 
signifcant variables explaining the observed patterns 
(P<0.05). 

2.4  生物冶金系统中关键微生物的碳循环基因分布 

在冶金微生物系统中，Acidithiobacillus、

Acidiphilium 、 Leptospirillum 、 Thiomonas 、

Thermogymnomonas 、 Ferroplasma 、 Dyella 、

Acidisoma、Rhodanobacter、Legionella、Sulfobacillus、

Thiobacillus和 Hydrotalea是微生物群落中的优势

分类属。参考本研究功能基因芯片数据，发现在包

括 Acidithiobacillus、Acidiphilium 和 Leptospirillum

在内的 9 个属的细菌中检测到了与碳循环相关的

基因(表 2)。其中在 Acidithiobacillus、Acidiphilium、 
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表 2.  亚类碳循环功能基因在冶金微生物系统优势属中的分布 

Table 2.  The distribution of carbon cycling genes in bioleaching systems 
Subcategory 1 Subcategory 2 Acidithio-

bacillus 
Acidip-
hilium

Leptosp-
irillum 

Thiom-
onas 

Ferrop-
lasma 

Rhodan- 
obacter 

Legio- 
nella 

Sulfoba-
cillus 

Thioba-
cillus 

Carbon fixation Bacterial Microcompartments  √ × × √ × × √ × √ 

Calvin cycle √ √ × √ × × × √ √ 

Reductive acetyl–CoA pathway × × √ × √ × × √ × 

Reductive tricarboxylic acid cycle × × √ × × × × × × 

Carbon 
degration 

Cellulose √ × × × × √ × × × 

Chitin  × × × × × √ √ √ × 

Hemicellulose × × × × × √ × √ √ 

Starch  √ √ √ × × √ × × √ 

Methane Methane oxidation  × √ × × × × × √ × 

The symbol √ in table indicated the related gene was detected, while × not. 
 

Leptospirillum、Sulfobacillu和 Thiobacillus中全都

检测到了碳固定和碳降解基因；在 Thiomonas、

Ferroplasma和Legionella中只检测到了碳固定基因；

在 Rhodanobacter中只检测到了碳降解基因。而关于

甲烷代谢基因，只在 Acidiphilium和 Sulfobacillus中

检测到了甲烷氧化基因。 

3  讨论 

生物冶金体系是一种极端酸性环境，其相应的

嗜酸微生物种类也极其丰富[21]。德兴铜矿的生物浸

出系统已经有将近 30 年的研究，是一个典型的生

物浸出系统[22]。通过多年的研究，我们对该体系微

生物的群落结构以及代谢潜能都有了充分的认识。

先前的研究[14,23]发现生物冶金 2个子系统LH和LS

的群落结构和多样性之间都表现出了显著差异性。

微生物群落的功能是与群落组成紧密相关的，同时

2个子系统的功能基因结构和多样性之间也存在显

著差异性。其中 LS的群落和功能基因多样性都明

显低于 LH系统。本研究使用功能基因预测和功能

基因芯片两种方法分析冶金微生物两个子系统中

的碳循环功能基因，发现两者在功能基因组成之间

存在显著差异，与群落结构变化吻合。 

DCA分析显示，PICRUSt功能预测的代谢基因

组成以及功能基因芯片检测到的碳循环基因组成在

LH 和 LS 系统中均有差异。对于生物来说，碳元素

的固定是一个消耗能量的过程，而碳降解过程则伴随

着能量的产生，即整个碳循环过程是一个物质和能量

循环的过程[24]。而在冶金微生物系统中，常见的属水

平上的细菌，如 Acidithiobacillus、Leptospirillum 和

Acidiphilium等都是自养型微生物，可以进行铁氧

化和硫氧化作用，产生供细菌生存的能量[13]。先

前的研究表明德兴铜矿冶金微生物系统中占优势

地位的细菌[18]包括 Acidithiobacillus、Acidiphilium、

Leptospirillum、Thiomonas、Thermogymnomonas、

Ferroplasma、Dyella、Acidisoma、Rhodanobacter、

Legionella、Sulfobacillus、Thiobacillus和Hydrotalea，

其总的相对丰度在LS系统中要明显高于LS系统[18]。

其中，PICRUSt功能基因预测的结果显示冶金子系

统的碳循环代谢功能基因组成在大类水平和亚类

水平上都有明显变化，相关性分析表明这种变化可

能是与群落中的微生物紧密相关的。结果表明，德

兴铜矿中的优势微生物，除去 Thermogymnomonas
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和 Ferroplasma 外都与一些含碳化合物的合成与

代谢过程紧密相关，比如 N-聚糖生物合成、脂多糖

生物合成以及淀粉和蔗糖代谢等。这些代谢过程都

是系统中的微生物参与碳循环过程的方式[25–26]。由

于上述结论都是基于 16S rRNA测序结果的一种推

论[27]，而功能基因芯片的结果则能够充分证明这些

结论。结果发现在上面提到的 13种冶金微生物系统

的优势属中，分别检测到了与碳循环功能相关的基

因。比如，相对丰度最高的属 Acidithiobacillus不仅

拥有卡尔文循环相关酶和羧酶体中固碳酶的相关

基因，同时还有碳代谢中分解维生素和淀粉的基

因，这些结果与基因预测结果是一致的。因为在

LS系统中，具有铁/硫氧化功能的微生物相对丰度

更高，在铁/硫氧化过程中产生的能量就更多[14]；

同时该系统具有碳降解功能的微生物丰度也要明

显高于 LH 系统，因此在 LS 系统中微生物可以获

得更多的能量用于碳固定途径。即 LS系统中群落

微生物进行碳循环的能力可能是强于 LH系统的。 

在冶金微生物系统中，微生物碳循环的途径

主要包括碳固定、碳代谢以及甲烷循环[2]。其中在

德兴铜矿中(图 5)检测到的碳固定途径主要包括卡

尔文循环、还原性乙酰-CoA途径以及还原性三羧

酸循环途径；而碳代谢途径主要是淀粉、纤维素、

几丁质和半纤维素的代谢途径。不同系统的不同 

 

 
图 5.  生物冶金系统中在微生物作用下的碳循环模型示意图 

Figure 5.  Concept model of carbon cycling and microorganisms involved in them in bioleaching system. The 
larger arrow indicated the stronger function. 
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途径中，参与的微生物种类和丰度都有显著性差

异，其中 LS系统中参与上述碳循环途径的微生物种

类要显著少于 LH系统，而相对丰度明显高于 LH系

统。在冶金微生物系统中，环境中的 pH值、铁、硫

和磷的含量都对微生物群落有显著的影响[28–31]，对

微生物起到了筛选作用，能够有助于微生物适应所

处环境的功能基因得到富集，从而影响了微生物的

功能组成，直至最后改变了微生物的群落结构和多

样性。在本研究中，Fe3+、TON、Ca、P 和 ES 都

对 2 个子系统中碳循环功能基因组成产生了显著

影响。一方面，子系统中铁和硫作为能源物质，对

微生物的生存有着显著影响[32–33]；另一方面，因为

2个系统中有机氮和钙都与微生物代谢活动紧密相

关，其中钙离子是微生物生长和代谢过程中必需的

微量元素，对某些酶的活性有显著影响[34]，而碳循

环和氮/磷循环之间通过广泛的物质和能量交流紧

密联系在一起[35–37]。在农田土壤微生物群落中观测

到了相似的结果[38]，当增加化学肥料的施用后，土

壤中微生物进行氮/碳/硫/磷循环的功能基因多样

性明显降低，而丰度却明显增加，相应的微生物群

落多样性也明显地减少。而甲烷循环主要包括甲烷

氧化和甲烷合成 2个途径，其中参与甲烷氧化途径

的微生物在 2个系统中也存在显著差异，与碳固定

和碳代谢途径相似；但是甲烷合成途径却没有匹配

到相应的微生物。这主要是因为，自然界中能够生

成甲烷的微生物主要是严格厌氧的产甲烷古菌，比

如广古门，而在冶金微生物系统中广古门的微生物

在属的水平上相对丰度较低，且有许多物种在属的

水平上无法分类。 

4  结论 

在本项研究中，功能基因预测到的代谢基因

在生物冶金浸矿堆系统和浸出液系统中表现出了

显著差异性，功能基因芯片实验也证明了这项结

论，揭示了环境因子对微生物群落碳循环功能基

因的作用机制，以及微生物群落成员在碳循环过

程中发挥的作用。但是，对于冶金微生物碳循环

功能的研究还很少，本研究的结论也还需要进一

步的实验验证。在将来的研究中，应该进一步关

注冶金微生物群落的功能结构和多样性，加强对

于微生物功能结构机制的研究。 
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Study on the key microbes and mtabolic pathways of carbon 
cycling in bioleaching system 
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Abstract: [Objective] To understande the role of microbes for carbon cycling in acid mine drainage (AMD) 

system. [Methods] The 16S rRNA high-throughput sequencing, PICRUSt functional prediction method and 

functional gene chip technology were used to analyze the microbial community composition and functional gene 

composition in the two systems of leaching heap (LH) and leaching solution (LS) in Dexing Copper Mine. 

[Results] Both functional gene array and functional prediction analysis show that there were significant differences 

in the carbon cycle genes between LH and LS (P<0.05). Besides, the carbon fixation genes related to Calvin cycle 

and reductive tricarboxylic acid cycle, and carbon degradation genes related to hemicellulose and cellulose 

degradation were both higher in LS than LH. The differences were caused by environmental condition, especially 

for contents of TON, Ca, ES, Fe3+ and P. [Conclusion] In the extremely acid environment, differences in 

environmental condition can screen for different carbon cycling genes. Then, the categories of microbies 

participating in the main carbon cycling process would decrease in leaching solution, while the relative abundance 

would increase, and eventually change the carbon cycling pattern. 

Keywords: bioleaching, extreme environment, carbon cycling, GeoChip, functional prediction 
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