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摘   要：【目的】探究不同深度的高砷含水层中硫酸盐还原菌的丰度、群落组成和多样性的差

异，并结合硫酸盐硫同位素等多种水化参数，揭示不同深度高砷地下水中硫酸盐还原菌群落分

布特征及其环境意义。【方法】以我国典型高砷地下水分布区河套平原为研究区，采集不同深度

含水层中的高砷地下水样品，测定水化参数，采用 qPCR 对样品 16S rRNA 基因和 dsrB 基因进

行定量；通过 dsrB 基因高通量测序对硫酸盐还原菌群落进行分析，并将 dsrB 基因相对丰度、

群落组成及多样性与水化因子结合，进行统计学分析。【结果】基于 dsrB 基因的定量结果表明，

浅层地下水中 dsrB 基因相对丰度高于深层地下水。浅层地下水中，dsrB 基因相对丰度与 CH4

浓度呈显著正相关，且 δ34S-SO4
2–与 CH4 浓度显著正相关。而深层高砷地下水中，dsrB 基因相

对丰度与 SO4
2–浓度、DOC 浓度存在显著正相关性。高通量测序结果表明，深层地下水中硫酸盐

还原菌的 α 多样性显著高于浅层地下水。研究区内硫酸盐还原菌可分为 264 个 OTUs，以

Desulfobacterales、Nitrospirales、Rhodospirillales、Syntrophobacterales 等 10 个目为主。不同种属

硫酸盐还原菌在深、浅层地下水的丰度及影响丰度的环境因子存在一定差异，其中浅层地下水中
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Nitrospirales 的相对丰度与 AsT 浓度和 δ34S-SO4
2–呈正相关，指示出硫酸盐还原菌中 Nitrospirales

类群在浅层地下水砷的迁移转化中的重要作用。RDA 结果表明，AsT 浓度、CH4 浓度和 Fe2+浓度

是控制研究区地下水中硫酸盐还原菌群落分布的关键环境因子。【结论】深、浅层高砷地下水中，

硫酸盐还原菌多样性、种属构成与多样性存在显著差异，且受到了不同水化参数影响。 

关键词：高砷地下水；硫酸盐还原菌；dsrB 基因；高通量测序；qPCR 
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Abstract: [Objective] To investigate the relative abundance, community composition and diversity of 

sulfate-reducing bacteria in high arsenic groundwater of different depths, and to reveal the main 

geochemical factors (e.g., δ34S-SO4
2–) affecting the distribution characteristics of sulfate-reducing 

bacterial community in high arsenic groundwater and the environmental significance. [Methods] High 

arsenic groundwater samples from both shallow and deep aquifers were collected from Hetao Plain, a 

typical high arsenic groundwater-distributed area in China. Various geochemical parameters were 

measured and the relative abundance of 16S rRNA gene and dsrB gene of the samples was quantified 

by qPCR. High-throughput sequencing of dsrB gene was conducted to reveal the community 

composition of sulfate-reducing bacteria. Statistical analysis was further performed to analyze the 

correlations between geochemical variables and sulfate-reducing bacterial community characteristics. 

[Results] The relative abundance of dsrB gene in shallow samples was higher than that in deep 

samples. In shallow high arsenic groundwater, the relative abundance of dsrB gene and the δ34S-SO4
2– 

were both significantly positively correlated with the concentration of CH4. In contrast, the relative 

abundance of dsrB gene showed positive correlations with the concentrations of SO4
2– and DOC in deep 

high arsenic groundwater. The high-throughput sequencing of dsrB gene displayed that the α-diversity 

of sulfate-reducing bacteria in deep groundwater was remarkably higher than that in shallow 

groundwater. Sulfate-reducing bacteria in the study area were divided into 264 operational taxonomic 

units (OTUs), including ten predominant orders such as Desulfobacterales, Nitrospirales, 

Rhodospirillales and Syntrophobacterales. The relative abundance of each order and the environmental 

factors affecting their abundance were different in shallow or deep groundwater. Specifically, the 

relative abundance of Nitrospirales in shallow groundwater was positively correlated with the 

concentrations of AsT and δ34S-SO4
2–, indicating the key role of Nitrospirales in arsenic migration and 
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transformation in shallow groundwater. The redundancy analysis (RDA) found that AsT, CH4 and Fe2+ 

were the key environmental factors controlling the distribution of sulfate-reducing bacterial community 

in groundwater of the study area. [Conclusion] The relative abundance, community composition and 

diversity of sulfate-reducing bacteria in deep and shallow high arsenic groundwater varied, and were 

affected by geochemical parameters. 

Keywords: high arsenic groundwater; sulfate-reducing bacteria; dsrB gene; high-throughput sequencing; qPCR 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

砷(arsenic，As)是一种有毒的类金属元素，

在水岩相互作用下，含水层中的砷会溶解进入

地下水系统中，造成地下水砷污染[1]。目前国

际上将砷含量≥10 μg/L 的地下水定义为高砷

地下水[2]，在我国，高砷地下水主要分布在内

蒙古河套平原、山西大同盆地、湖北江汉平原、

台湾等地，受影响人数将近 2 000 万[3]。近年来，

随着对高砷地下水砷形成与转化机制的持续探

索，越来越多的研究发现，微生物参与的生物

地球化学过程对砷在地下水中的迁移转化起着

重要作用。其中，硫酸盐还原菌是参与含水层

中砷迁移转化的关键微生物类群之一[4–6]。 

硫酸盐还原菌在自然界分布广泛。它是一

类能通过异化作用，以有机物作为电子供体，

以硫酸盐作为电子受体进行硫酸盐还原的厌氧

菌。其还原硫酸盐产生的 S2–，能还原 Fe(Ⅲ)，

导致吸附在铁氧化矿物上的砷释放到地下水

中；S2–也能与砷结合生成硫砷矿物，固定地下

水中的砷，或与 Fe(Ⅱ)结合产生硫化亚铁(FeSx)

等能再次吸附砷的次生矿物，从而影响砷在地

下水中的迁移[7]。近年来，有学者基于硫酸盐

还原菌所共有的 dsrB 基因(编码异化型亚硫酸

盐还原酶亚基)，对高砷环境中的硫酸盐还原菌

群落特征开展了研究。前人对高砷酸性矿山废

水中硫酸盐还原菌群落特征进行了探究，结果

表明硫酸盐还原菌群落的动态变化受 pH、铁和

砷形态的季节性波动影响较小，以厚壁菌门

(Firmicutes)和变形菌门(Proteobacteria)为优势

群落[8]；对高砷酸性矿井排水中的微生物多样

性的分析结果表明，变形菌门与兼性厚壁菌门

是该环境中硫酸盐还原菌主要的类群[9]。前人

对地热源高砷水体中微生物群落的组成和功能

进行了探究，表明硫酸盐还原是该环境下可培养

部分微生物的主要代谢特征之一，其中硫酸盐还

原菌主要种属为脱硫杆菌(Desulfobacterales)和

脱硫肠状菌(Desulfotomaculum)，且这 2 个种属

均表现出高度耐砷性[10]。对河套平原高砷地下

水的研究表明，活性微生物中包括硫酸盐还原

菌，以脱硫球菌科(Desulfobulbaceae)和脱硫孢

子菌(Desulfosporosinus)等为主，且硫酸盐还原

菌的丰度在山前区较高，而在平原区较低[11]。

有学者对河套平原浅层高砷地下水中硫酸盐还

原菌的主要种类和丰度进行了初步探究，发现

硫酸盐还原菌属于梭菌纲和变形菌纲，且 dsrB

基因相对丰度与总砷浓度呈正相关，暗示细菌

硫酸盐过程可能导致砷释放到地下水中[12]。 

目前已有的研究中，对高砷地下水硫酸盐

还原菌的分子生态学研究较少，且多是基于 16S 

rRNA 基因，并集中在砷浓度较高的浅层地下

水，缺乏对同样存在砷污染且水化性质存在差

异的深层地下水的认识。因此，本研究拟在前

人研究工作的基础上，以我国典型原生高砷地

下水分布区—内蒙古河套平原的杭锦后旗作为

研究区，选择取自不同深度、具有不同水化特

征的地下水样品，通过基于硫酸盐还原功能基

因——dsrB 基因的高通量测序与定量，分析不
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同深度地下水中硫酸盐还原菌的群落组成、丰

度和多样性。结合水化因子，探究影响硫酸盐

还原菌在原位高砷地下水中分布特征的关键环

境控制因子。本研究成果揭示了不同深度与水

化性质的高砷地下水中硫酸盐还原菌分布特征

与差异，为进一步研究微生物对砷迁移转化的

作用提供依据。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况与样品采集 
内蒙古自治区是我国地下水砷污染范围最

大、暴露人口最多的地区之一[13]。其中，位于

内蒙古西部的河套平原就是一个典型的高砷地

下水分布区，属于典型的干旱半干旱地区，含

水层以承压水和半承压水为主，地下水流向为

自西向东[14]，受地质条件影响，用泵抽水和垂

向蒸发是地下水排泄的主要方式，地下水中砷

最大浓度高达 1 000 μg/L 以上[15–16]。河套盆地

砷中毒区域涉及巴彦淖尔市临河区、杭锦后旗、

五原县等 11 个旗县，影响约 30 万居民[17]。本文

研究区位于地下水砷污染最严重的杭锦后旗。 

基于前期研究结果[4,18–19]，本研究沿地下水

流向，采集了杭锦后旗及其周边地区的 23 个水

化性质不同的地下水样品，包括 13 个浅层地下

水和 10 个深层地下水。具体采样点如图 1 所示。

浅层样点为压把井，深度介于 15–30 m；深层

样点为机井，深度介于 80–150 m。采用过滤法

收集新鲜地下水微生物样品，使用过滤器抽滤

约 10 L 地下水，将微生物收集到醋酸纤维滤膜

(0.22 μm×142 mm)上，置于 50 mL 的无菌离心

管后放入低温干冰箱保存，用于后续的基因组

提取。过滤后的水样分装于聚乙烯瓶或玻璃瓶

中，用于阴阳离子、形态砷、Fe(Ⅱ)、FeT、DOC、

CH4、硫酸盐的硫氧同位素等水化参数的测定。

采集的地下水水化样品与微生物膜样品迅速运 

 
 

图 1  采样点图 
Figure 1  Sampling sites of groundwater samples. 
 
回实验室–20 °C 低温保存，并尽快完成水化参

数的测试及相关分子生物学实验。 

1.2  地下水样品地球化学参数测试 
水样地球化学参数指标如温度、pH、ORP、

DO 等用 Horiba 水质分析仪原位测定。Fe(Ⅱ)、

FeT、NO3
–、NH4

+等氧化还原敏感离子采用便携

式 Hach DR850 分光光度计现场测定。SO4
2–、

NO3
–、Cl–、PO4

3–等阴离子用离子色谱(DIX-120，

Dionex)进行测定。硫酸盐的硫、氧同位素在生

物地质与环境地质国家重点实验室采用稳定同

位素质谱仪(Thermo DELTA V plus，Thermo)完

成。CH4 测试样品于国家海洋局第三海洋研究

所使用气相色谱(Thermo Trace Ultra，Thermo)

进行测定。DOC 浓度采用 TOC 分析仪(Vario 

MICRO cube，Elementar)进行测定。形态砷采

用液相色谱-原子荧光联用仪(LC-AFS)测定。 

1.3  细菌 16S rRNA 基因与硫酸盐还原 dsrB

基因 qPCR 
将 1.1 中采集的微生物样品解冻，使用

FastDNA®SPIN Kit for Soil (MP BIO Company)
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试剂盒提取总 DNA，其提取过程参照试剂盒提

供的操作步骤。 

使用引物对 515F (5′-GTGCCAGCMGCCG 

CGGTAA-3′)和 806R (5′-GGACTACHVGGGTW 

TCTAAT-3′)扩增细菌 16S rRNA 基因 V4 区[20]；

使用引物对 DSR-p2060F (5′-CAACATCGTYCA 

YACCCAGGG-3′)和 DSR-4R (5′-GTGTAGCAG 

TTACCGCA-3′)扩增硫酸盐还原菌功能基因

dsrB 基因[12]。细菌 16S rRNA 基因的 PCR 条件

为：94 °C 5 min；94 °C 30 s，55 °C 45 s，72 °C 

30 s，30 个循环；72 °C 5 min。dsrB 基因的 PCR

条件为 94 °C 10 min；94 °C 30 s，60 °C 40 s，

72 °C 1 min，35 个循环；72 °C 5 min。分别回

收 PCR 产物后，通过连接转化，构建标准质粒，

作为细菌 16S rRNA 基因与 dsrB 基因的定量标

准。构建的含细菌 16S rRNA 基因片段与 dsrB

基因片段的质粒，将其进行等梯度稀释，用于

绘制环境样品 qPCR 使用的标准曲线。 

16S rRNA 基因与硫酸盐还原 dsrB 基因的

qPCR 在 ABI 7500 PCR 仪中进行。每个样点

qPCR 体系设置 3 个平行，每个 qPCR 反应设置

一组 3 个空白对照。利用 ABI PRISM 7500 SDS

软件进行数据结果分析。 

1.4  dsrB基因高通量测序 

使用 1.3 中提取的环境样品 DNA，对 dsrB

基因进行扩增，以 dsrB 基因引物 DSR-p2060F

与 DSR-4R 为基础，合成正向引物带有不同

barcode 序列，反向引物与正常 PCR 引物相同

的专用于高通量测序的引物对，用于区分不同

样点 dsrB 基因 PCR 扩增产物。PCR 扩增体系

及程序与 1.3 中相同。使用 1%琼脂糖凝胶电泳

检测 DNA 片段完整性，检测条带无拖尾、弥散

现象，未见杂带。采用 NanoDrop 2000 微量紫

外分光光度计测定 PCR 产物质量浓度，按比例

稀释后混合均匀，送往公司进行高通量测序。

本研究中高通量测序使用 Illumina HiSeq 2500

平台(Illumina)进行建库测序，得到长度为 380 bp

的双端序列。测序工作由艾康健基因技术有限

公司(武汉)完成。 

1.5  高通量测序数据处理 
原始测序数据采用中国科学院生态环境科

学研究中心邓晔实验室开发的 Galaxy 平台进行

处理(http://mem.rcees.ac.cn:8080)。使用该平台，

根据 dsrB 基因的 barcode 序列将测序所得原始

数据拆分，将与 barcode 序列完全匹配的测序序

列分配到各个样品。去除引物及 barcode 序列

后，对 dsrB 基因的双端序列进行拼接，并优

化、过滤低质量序列。使用 Dotur 软件，在 97%

相似度下对 dsrB 基因序列进行 OTU 聚类，并

选取每个 OTU 的代表序列，在 NCBI 数据库上

进行比对，确定各个 OTU 所属种属。高通量测

序所得原始 dsrB 基因序列已上传至 NCBI 

Sequnece Read Archive (SRA)数据库，登录号为

PRJNA781428。 

1.6  统计与分析方法 
使用 OmicStudio 云平台(https://www.omicstudio. 

cn/tool)对研究区内深、浅层硫酸盐还原功能微

生物群落组成进行 α 多样性分析，包括

Shannon、Chao1、ACE 和 Richness 指数等。通

过冗余分析(RDA)，即约束化的主成分分析，

探究研究区深、浅层地下水地球化学参数和目

水平硫酸盐还原功能微生物群落之间的相关

性。使用 IBM SPSS Statistics 软件(Ver. 28.0.0.0)

进行相关性分析。 

2  结果与分析 

2.1  高砷地下水水化特征 
将现场测试指标与实验室测试指标整合

后，研究区主要水化参数测定汇总结果见表 1。

浅层地下水样品共 13 个，除一个样品形态砷浓 
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度低于检出限外，其余样品中 AsT 浓度在

0.76–703.75 μg/L，平均值为 278.42 μg/L。As(Ⅲ)

浓度在 0–589.89 μg/L，平均浓度为 215.17 μg/L，

占 AsT 浓度的 65%–92%，说明研究区浅层样点地

下水中，砷主要以亚砷酸盐的形式存在。深层地

下水样品共 10 个，AsT 浓度在 23.01–483.18 μg/L，

平均值为 156.45 μg/L，低于浅层地下水中总砷

浓度。研究区深层样点地下水中砷同样以亚砷

酸盐为主，As(Ⅲ)浓度在 7.79–434.22 μg/L，平

均浓度为 135.67 μg/L。 

前人研究中发现，由于细菌优先使用 32S-SO4
2–，

随着硫酸盐的消耗，剩余的硫酸盐富集在 34S

中，稳定同位素比值的变化幅度一般在千分之几

到百分之几的范围内，这种变化通常以相对于标

准物质的千分偏差(δ)，表示其相对变化，因此，

δ34S-SO4
2–可作为衡量地下水中微生物硫酸盐还

原作用强弱的指标，该参数越大，生物硫酸盐还

原作用越强烈[21]。本研究中，对硫同位素与其

他水化参数结合进行相关性分析，以探究生物硫

酸盐还原强度与水化参数之间的关系。结果如 

图 2 所示，深层高砷地下水中，δ34S-SO4
2–与 AsT

浓度呈显著正相关(R=0.857，P≤0.01)，图 2B

中展示了浅层地下水中砷浓度与 δ34S-SO4
2–的相

关性，可以看出，在浅层 δ34S-SO4
2–与 AsT 浓度

同样具有一定相关性，但趋势较为离散，相关

性不如深层显著。如图 2C 所示，在浅层样点，

δ34S-SO4
2–与 CH4 浓度呈显著正相关(R=0.773，  

P≤0.01)。同时，由图 2D 可以看出，在深、浅层

地下水中，δ34S-SO4
2–均与 SO4

2–/Cl–呈显著负相关

(深层 R=0.750，P≤0.05；浅层 R=0.701，P≤0.01)。 

 

 
 
图 2  地下水硫酸盐硫同位素与水化参数关系 
Figure 2  Correlations between δ34S-SO4

2– and AsT in deep groundwater (A), AsT in shallow groundwater 
(B), CH4 in shallow groundwater (C), and SO4

2–/Cl– in all groundwater samples (D). 
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2.2  16S rRNA 基因与 dsrB基因 qPCR 结果 
选取全部 23 个地下水样品进行 qPCR，其

中 23 个地下水样品成功扩增出了 16S rRNA 基

因，22 个地下水样品成功扩增出了 dsrB 基因。

16S rRNA、dsrB 基因拷贝数及 dsrB 基因相对

丰度如表 2 所示。 

在河套平原浅层高砷地下水中，16S rRNA 基

因拷贝数范围为 6.84×105–2.15×109 copies/L，dsrB

基因拷贝数范围为 3.22×104–3.20×106 copies/L，

dsrB 基因相对丰度范围在 0.02%–8.72%之间，

与此前针对河套平原浅层高砷地下水的研究[12] 
 

表 2  不同深度地下水中 dsrB基因相对丰度 
Table 2  Relative abundances of dsrB gene in 
groundwater with different depth 

Sample 
16S rRNA gene/ 

(copies/L) 

dsrB gene/ 

(copies/L) 

Relative 

abundance of 

dsrB gene/% 

S01 2.15E+09 3.20E+06 0.15 

S02 2.92E+07 7.04E+04 0.24 

S03 1.24E+06 4.17E+04 3.37 

S04 2.14E+06 3.22E+04 1.50 

S05 3.70E+08 7.00E+04 0.02 

S06 1.20E+07 4.54E+04 0.38 

S07 6.90E+06 1.67E+05 2.42 

S08 5.23E+06 4.56E+05 8.72 

S09 9.00E+07 8.91E+04 0.10 

S10 6.12E+07 1.51E+05 0.25 

S11 3.48E+07 2.67E+06 7.68 

S12 6.84E+05 3.75E+04 5.48 

S13 2.26E+08 4.28E+05 0.19 

D01 2.15E+08 2.14E+06 0.99 

D02 5.27E+09 BD BD 

D03 3.52E+08 2.69E+06 0.76 

D04 3.40E+08 2.89E+05 0.08 

D05 1.77E+08 3.40E+06 1.92 

D06 6.72E+08 6.28E+06 0.93 

D07 4.48E+06 2.80E+04 0.62 

D08 6.36E+08 2.03E+06 0.32 

D09 6.96E+07 9.96E+05 1.43 

D10 4.19E+08 4.44E+06 1.06 
BD: not detected. 

相比，16S rRNA 基因拷贝数持平，而 dsrB

基因拷贝数和相对丰度稍高。在深层高砷地

下水中，16S rRNA基因拷贝数范围为 4.48×105– 

2.15×108 copies/L， dsrB 基因拷贝数范围为

2.80×104–6.28×106 copies/L，dsrB 基因相对丰度

范围为 0.08%–1.92%。 

深层地下水中的 16S rRNA 和 dsrB 基因拷

贝数均高于浅层地下水。深层样点 16S rRNA 基

因平均拷贝数为 8.16×108 copies/L，浅层地下水

中平均拷贝数为 2.30×108 copies/L；深层样点

dsrB 基因平均拷贝数为 2.47×106 copies/L，浅层

地下水中平均拷贝数为 5.74×105 copies/L。 

2.3  dsrB基因相对丰度与水化参数相关性 
对 dsrB 基因相对丰度与水化参数结合进行

相关性分析。如图 3 所示，深层地下水中，dsrB

基因相对丰度差别较小(0–1.92%)，平均相对丰

度 0.90%；而在浅层地下水中，dsrB 基因相对

丰度较为离散(0.02%–8.72%)，平均相对丰度高

于深层样点，为 2.34%。浅层样点中 dsrB 基因

相对丰度最高可达 8.72%，深层样点 dsrB 基因

最大相对丰度为 1.92%，这 2 个样点的砷浓度

都相对较低(AsT≤100 μg/L)，同时 ORP 较低，

均≤–180 mV，为强还原环境。 

深层高砷地下水中，dsrB 基因相对丰度与

SO4
2–、DOC 浓度存在显著正相关性(R=0.742，

P≤0.05；R=0.722，P≤0.05)。在浅层高砷地下

水中，dsrB 基因相对丰度与 CH4 浓度呈显著正

相关(R=0.892，P≤0.01)。  

2.4  硫酸盐还原菌群落多样性 
使用硫酸盐还原功能基因引物 DSR-4R/ 

DSR-p2060F，扩增 23 个样点 DNA 的 dsrB 基

因，并将产物送公司进行高通量测序，分析其

硫酸盐还原功能群落组成。本次测序共获得

15.2 万条序列，所有环境样品中，具有硫酸盐

还原基因 dsrB 的微生物共划分为 264 个可操 
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图 3  高砷地下水中 dsrB基因丰度及与水化相关性 
Figure 3  The relative abundance of dsrB gene (A) in deep and shallow groundwater, respectively, and its 
correlations with (B) SO4

2– concentrations in deep groundwater, (C) DOC concentrations in deep groundwater and 
(D) CH4 concentrations in shallow groundwater.  
 

作分类单元(operational taxonomic units，OTUs)，

大多数样点覆盖率高于 95%，结果较可靠。 

对深、浅层样点硫酸盐还原菌群落组成 α 多

样性进行了分析，包括 Richness 指数、Chao1 指

数、Ace 指数和 Shannon 指数。深层样点 Richness

指数范围在 36.0–135.0，平均值为 93.3；Chao1

指数范围在 45.0–141.2，平均值为 104.8；Ace 指

数范围在 43.5–144.7，平均值为 106.0；Shannon

指数范围在 1.6–3.7，平均值为 3.0。浅层样点

Richness 指数范围在 10.0–95.0，平均值为 38.9；

Chao1 指数范围在 11.2–111.2，平均值为 50.4；

Ace 指数范围在 11.9–118.4，平均值为 52.1；

Shannon 指数范围在 2.0–3.6，平均值为 2.5。深、

浅层样点α多样性的差异性分析中P值均≤0.05，

说明深、浅层地下水中的 α 多样性存在显著差

异，深层地下水硫酸盐还原菌的 α 多样性显著

高于浅层地下水。 

对深、浅层高砷地下水中，影响硫酸盐还

原菌群落组成 α 多样性的水化参数进行了探

究。结果如图 4 所示，在深、浅层样点中，影响

硫酸盐还原菌 α 多样性的环境因子存在差异。在

深层高砷地下水中，硫酸盐还原菌的 α 多样性 
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图 4  深层(A)、浅层(B)地下水中硫酸盐还原菌群落组成多样性与水化参数相关性  
Figure 4  Correlation between α-diversity of sulfate-reducing bacterial community and geochemical 
parameters. A: deep groundwater; B: shallow groundwater. *: P≤0.05, **: P≤0.01. 

 
指数与硫酸盐的 S、O 同位素呈显著正相关。

在浅层高砷地下水中，硫酸盐还原菌 α 多样性

与 SO4
2–浓度、ORP、SO4

2–/Cl–等参数呈显著负

相关，与 DOC 浓度、FeT 浓度、NH4
+浓度等参

数呈显著正相关。 

2.5  硫酸盐还原菌群落组成 
对高通量测序获得的序列进行注释，按目

(order)划分能注释 81.1%的 OTUs，如图 5A 所

示，包括厌氧绳菌目(Anaerolineales)、苔藓菌目

(Bryobacterales)、脱硫杆菌目(Desulfobacterales)、

脱硫弧菌目 (Desulfovibrionales) 、真细菌目

(Eubacteriales)、甲烷八叠球菌目(Methanosarcinales)、

硝 化 螺 旋 菌 目 (Nitrospirales) 、 红 螺 菌 目

(Rhodospirillales)、互营杆菌目(Syntrophobacterales)、

热脱硫菌目(Thermodesulfovibrionales)等 10 个目。 

对深、浅层样点不同种属的平均丰度差异
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进行对比。如图 5B、C 所示，发现深、浅层地下

水中，硫酸盐还原菌不同种属的丰度存在一定差

异。浅层地下水中 Anaerolineales、Bryobacterales、

Desulfobacterales、Eubacteriales、Methanosarcinales、

Thermodesulfovibrionales 的平均丰度高于深层

地下水，而 Rhodospirillales 在深层地下水中平

均丰度较高。Nitrospirales、Desulfovibrionales、

Syntrophobacterales 这 3 个目在深、浅层平均丰 

 

 
 

图 5  河套平原高砷地下水中硫酸盐还原菌群落组成 
Figure 5  Community composition of sulfate-reducing bacteria in high As groundwater of Hetao Plain. A: 
UPGMA cluster tree and microbial composition at the order level; B, C: the average abundances of each 
order in deep and shallow groundwater samples.  
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度类似。此外，深层种属划分为 unclassified

的硫酸盐还原菌比例较高，说明深层地下水中

可能存在较多尚未被培养或分类的硫酸盐还

原菌。 

2.6  深、浅层硫酸盐还原菌群落结构与水

化参数相关性 

将硫酸盐还原菌各种属相对丰度与研究区

水化参数结合进行相关性分析，结果如图 6 所示。

硫酸盐还原功能种属分布与特定水化因子具有

相关性，且在深、浅层具有不同特征。深层样点

中，Desulfobacterales 的相对丰度与 FeT、Fe(Ⅱ)

浓度呈显著正相关性，Nitrospirales 相对丰度与

CH4 浓度呈显著正相关。Anaerolineales 的相对

丰度与 NH4
+呈显著正相关性。Desulfovibrionales

的相对丰度与 DOC、SO4
2–呈显著正相关性。在

浅层样点，Nitrospirales 的相对丰度与 CH4、AsT、 

 

 
 

图 6  深层(A)、浅层(B)地下水中硫酸盐还原菌组成丰度与水化参数相关性 
Figure 6  Correlation between the relative abundances of sulfate-reducing bacterial community and 
geochemical parameters. A: deep groundwater; B: shallow groundwater. *: P≤0.05, **: P≤0.01. 
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As(Ⅴ)、δ34S-SO4
2–呈正相关，Syntrophobacterales

相对丰度与 DO 呈显著负相关，Desulfovibrionales、

Eubacteriales 的相对丰度均与 FeT、Fe( )Ⅱ 呈显

著正相关。 

RDA 分析可以显示不同水化因子与硫酸

盐还原菌群落组成之间的关系。经筛选后，如

图 7 所示，环境因子箭头长短表示其对于微生

物群落的影响程度，环境因子箭头间的夹角代

表正、负相关性，夹角呈锐角，为正相关，呈

钝角，为负相关。物种到环境因子的垂直距离

越小，影响越大。第 1 排序轴与第 2 排序轴解

释度分别为 74.62%和 14.95%。可见 AsT 浓度、

CH4 浓度和 Fe2+浓度是控制研究区地下水中硫

酸盐还原菌群落分布的关键环境因子，同时 AsT

浓度与 CH4 浓度呈现正相关。AsT 浓度与 CH4

浓度对 Nitrospirales 的分布具有重要影响，而

Fe2+浓度对 Desulfobacterales 的分布具有重要

影响。 

 

 
 
图 7  目水平硫酸盐还原菌的 RDA 分析(平均丰

度≥2%的目在图中显示) 

Figure 7  RDA of sulfate-reducing bacteria at order 
level. Orders with an average abundance ≥2% are 

shown in the figure. 

3  讨论 

3.1  研究区不同深度高砷地下水水化特征 
由于研究区高砷地下水 ORP 较低，为还原

型地下水，砷主要以亚砷酸盐的形式存在。深

层地下水 AsT 浓度低于浅层地下水中 AsT 浓度，

这可能是由于浅层地下水受水岩相互作用和人

为影响更为强烈，产生的砷污染更为严重[3]。

前人对于大同盆地高砷地下水的研究表明，该

地区地下水中较高的 δ34S-SO4
2–值是由广泛的

生物硫酸盐还原导致的，地下水中 δ34S-SO4
2–

随砷浓度上升而升高[21–22]。对于河套高砷地下

水的也研究指出，沿地下水流动路径，地下水

中 δ34S-SO4
2–上升，平原区地下水中砷浓度与

δ34S-SO4
2–呈正相关，细菌硫酸盐还原是导致这

种趋势的主要原因[23]。本研究中，深层高砷地

下水中 δ34S-SO4
2–与 AsT 浓度呈显著正相关，说

明在深层样点中，微生物硫酸盐还原过程可能

伴随着砷的释放。在浅层 δ34S-SO4
2–与 AsT 浓度

同样具有一定相关性，但趋势较为离散，表明

本研究区浅层高砷地下水中砷的释放与生物硫

酸盐过程相关，但同时受到多种生物地球化学作

用的共同影响。浅层样点，δ34S-SO4
2–与 CH4 浓

度呈显著正相关，暗示在浅层高砷地下水中，生

物硫酸盐还原过程可能与产甲烷过程同时发生，

这可能是导致浅层 CH4 浓度较高的原因。同时，

在深、浅层地下水中，δ34S-SO4
2–均与 SO4

2–/Cl–

呈显著负相关，与前人研究结果相似[23]，说明

生物硫酸盐还原作用较强的地下水中，硫酸盐

浓度较低。 

3.2  硫酸盐还原菌相对丰度及其指示意义 
深层高砷地下水中，dsrB 基因相对丰度与

SO4
2–、DOC 浓度存在显著正相关性，说明在深

层高砷含水层中，硫酸盐还原菌可能主要以

DOC 作为碳源和电子供体还原 SO4
2–。以往的
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研究中，水体 SO4
2–浓度并不一定是影响硫酸盐

还原菌相对丰度的关键因子[12,24–25]，但本研究

区深层高砷地下水中，硫酸盐浓度高的样点硫

酸盐还原菌相对丰度更高，说明较高浓度的硫

酸盐可能有利于硫酸盐还原菌的生长繁殖[26]。 

在浅层高砷地下水中，dsrB 基因相对丰度

与 CH4 浓度呈显著正相关，结合本研究水化分

析部分，浅层样点的 δ34S-SO4
2–与 CH4 浓度呈显

著正相关，暗示浅层高砷地下水中生物硫酸盐

还原过程可能与产甲烷过程同时发生。硫酸盐

还原菌和产甲烷菌均可以利用乙酸和 H2 作为

基质，所以以往的研究认为它们在一定程度上

存在竞争关系。但近年来有研究指出，在氧化

还原过渡带水环境中，一些硫酸盐还原菌可以

改变代谢途径产生 H2 并与产甲烷菌扮演互营

菌的角色[27–28]，地下水环境中硫酸盐还原菌与

产甲烷菌的共生现象也曾被报道过[29]。前人对

厌氧发酵影响的研究结果表明，硫酸盐的添加

促进了反应器中硫酸盐还原菌降解丙酸的速

率，进而减少了丙酸对产甲烷菌的抑制作用，

从而促进了产甲烷过程[30]。对越南浅层高砷含

水层的研究也指出，在浅层氧化还原过渡带地

下水中，发酵产甲烷、SO4
2–还原与硫氧化过程

可能同时发生，从而导致浅层高砷地下水中

CH4 浓度更高而 SO4
2–浓度更低[31–32]。以上结果

说明在本研究区的浅层高砷地下水中，硫酸盐

还原菌可能与产甲烷菌存在一定的共生关系。

CH4 浓度影响硫酸盐还原过程的原因与具体机

制还有待进一步探究。 

3.3  研究区硫酸盐还原菌群落结构分析 

影响深、浅层高砷地下水中硫酸盐还原菌

群落 α 多样性的水化参数存在显著差异，且深

层样点硫酸盐还原菌的 α 多样性显著高于浅层

样点，说明深层地下水中硫酸盐还原菌的种属

构成更丰富。水化分析结果表明，浅层地下水

中 AsT 浓度显著高于深层地下水，与前人研究

中砷浓度较低的地下水中，微生物多样性高于

高砷地下水的结论相符[19,33]。在深层高砷地下

水中，硫酸盐还原菌的 α 多样性指数与硫酸盐

的 S、O 同位素呈显著正相关，说明在生物硫

酸盐还原过程更强的样点中，硫酸盐还原菌的

α 多样性更高，种属构成更丰富。在浅层高砷

地下水中，硫酸盐还原菌 α多样性与 SO4
2–浓度、

ORP、SO4
2–/Cl–呈显著负相关，与 DOC 浓度、

FeT 浓度、NH4
+浓度等呈显著正相关，表明在高

硫酸盐含量的浅层样点中，硫酸盐还原菌种属

构成更单一，而有机质含量较高的浅层样点，

硫酸盐还原菌种属构成更丰富。 

研究区高砷地下水中的硫酸盐还原菌包括

Desulfobacterales、Nitrospirales、Rhodospirillales、

Syntrophobacterales等9个目，其中Desulfobacterales

与 Nitrospirales 相对占比最高，说明研究区地

下水中的硫酸盐还原菌以这 2 个目为主。

Desulfobacterales 是典型的脱硫菌属，在海洋、

湖泊、地下水等水体中广泛存在，是被用于砷

污染生物修复的主要种属之一[7]。Nitrospirales

属于硝化细菌，能通过硝化作用将氨转化为亚

硝酸盐，再进一步转化为硝酸盐。已有研究表

明部分种属的 Nitrospirales 具有硫酸盐还原功

能[34–35]，且具有一定的耐砷功能，是砷污染尾

矿废水中的优势种属之一[36]，河套平原高砷地

下水中也曾报道过硝化螺旋菌的存在[37–38]。不

同目的硫酸盐还原菌在深浅、层的相对丰度存

在一定差异。 

硫酸盐还原功能种属分布与特定水化因子

具有相关性，且在深、浅层具有不同特征。深层

样点中，Anaerolineales 的相对丰度与 NH4
+呈显

著正相关性，与前人研究结果类似[39–40]，在深层

地下水中，Anaerolineales 可能在进行硫酸盐还原

的同时进行氨氧化。Desulfovibrionales 的相对丰
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度与 DOC、SO4
2–呈显著正相关性。在浅层样点，

Nitrospirales 的相对丰度与 CH4、AsT、As(Ⅴ)、

δ34S-SO4
2–呈正相关，Syntrophobacterales 相对丰

度与 DO 呈显著负相关，Desulfovibrionales、

Eubacteriales 的相对丰度均与 FeT、Fe( )Ⅱ 呈显

著正相关。以上结果说明，在砷浓度更高的浅

层地下水中，硫酸盐还原菌中的 Nitrospirales

类群在砷的迁移转化中可能起到关键作用，并

且这种作用可能与甲烷代谢相关。 

RDA 分析结果显示 AsT 浓度、CH4 浓度和

Fe2+浓度是控制研究区硫酸盐还原菌群落分布

的关键环境因子，同时 AsT 浓度与 CH4 浓度呈现

正相关，这与前人的研究中产甲烷作用可能加速

河套平原地下水中砷的释放的结论一致[6]。 

4  结论 

不同含水层高砷地下水中硫酸盐还原菌的

丰度、α 多样性和群落结构均不同。浅层高砷

地下水中 dsrB 基因相对丰度高于深层地下水，

丰度与 CH4 浓度呈显著正相关；而深层高砷地

下水中 dsrB 基因相对丰度与 SO4
2–、DOC 浓度

存在显著正相关性。深层地下水中硫酸盐还原

菌的 α 多样性显著高于浅层，多样性与 DOC 浓

度、NH4
+浓度、δ34S-SO4

2–等理化因子呈正相关。

研究区中硫酸盐还原菌以 Desulfobacterales、

Nitrospirales、Rhodospirillales、Syntrophobacterales

这 4 个平均相对丰度≥2%的目为主。其中浅

层样点中 Nitrospirales 的相对丰度与 CH4 浓

度、AsT 浓度、As(Ⅴ)浓度、δ34S-SO4
2–正相关，

指示出硫酸盐还原菌中 Nitrospirales 类群在

砷的迁移转化中可能起到关键作用。总体来

说，AsT 浓度、CH4 浓度和 Fe2+浓度是控制研

究区地下水中硫酸盐还原菌群落分布的关键

环境因子。 
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