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摘要：【目的】揭示地表锂矿石表面和风化产物中细菌群落多样性特征。【方法】针对细菌16S rRNA

片段扩增进行高通量测序，分析不同锂矿石表面及其风化产物中细菌群落组成、多样性及功能属性等

信息。【结果】河南卢氏南阳山伟晶岩型锂矿石和江西宜春花岗岩型锂矿石表面及其风化产物的细菌

群落多样性有差异。南阳山伟晶岩矿石与其风化产物、宜春花岗岩矿石表面和风化产物(NK-1、

NK-1F、YK-1、YK-1F、YK-2、YK-2F、YK-3)的OTUs分别是1010、540、835、828、1117、974

和604，其差异与不同的矿物组成显著关联。两矿山均有其优势微生物，在门水平上，两矿山均以

放线菌门(Actinobacteria)、变形菌门(Proteobacteria)为优势菌门。同时两矿区微生物群落组成具有

显著差异性(P<0.05)，不同地理位置风化产物样本之间差异尤为显著(P<0.001)；在属水平上，NK-1

中相对丰度大于5%的属为鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)、马赛菌属(Massilia)；NK-1F为类芽孢

杆菌属(Paenibacillus)、杆状细菌属(Bacillus)、马赛菌属(Massilia)；YK-1F为芽球菌属(Blastococcus)、

念 珠 菌 固 体 杆 菌 属 (Candidatus-Solibacter) 、 Noviherbaspirillum 属 、 伯 克 霍 尔 德 氏 菌 属

(Burkholderia-Caballeronia-Paraburkholderia)，YK-2为unidentified-Chloroplast属，YK-2F为北里孢菌

属(Kitasatospora)，YK-3为1174-901-12属、甲基杆菌属(Methylobacterium)。不同地理位置的矿石及其

风化物样本的功能注释均涉及代谢、遗传信息处理、环境信息处理等6个代谢通路。【结论】16S rRNA

高通量测序揭示不同地区锂矿石及其风化产物的细菌多样性存在差异，各具优势类群，样本间菌落组

成、多样性及功能属性的差异与锂矿石化学组成、风化程度和地理分布密切相关。这项研究揭示了优
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势微生物类群的元素地球化学功能与含锂矿物地表风化的潜在联系，可为微生物生态分布研究及相关

微生物资源开发提供新数据。 

关键词：锂矿山，高通量测序，细菌多样性，细菌群落结构，功能预测 

 

微生物对地表元素的赋存状态、迁移和富集

过程的调控作用不可忽视[1]，因此探究微生物多

样性及其功能对认识地表矿化和环境演变具有

重要意义。微生物生长可从矿物、环境有机质或

流体中获取能量，同时也会改变环境中矿物的稳

定性和元素的活动性，微生物还能通过吸附、吸

收作用选择性富集某种或多种元素而聚集成  

矿[2]；因此地质微生物研究成为地球科学的重要

前沿领域之一[3]。矿物和岩石的风化作用是影响

土壤形成、地表矿化和生态环境质量的重要过

程。出露地表的矿石或岩石在风化过程中会释放

出一种或多种元素，锂元素是近年来备受关注的

经风化作用释放的重要元素之一，其示踪地表

风化的功能不可替代，并作为低碳能源金属而极

具研究价值[4–6]。含锂矿物的地表风化研究已多有

开展[6–7]，发现微生物能显著改变锂矿物风化的动

力学、锂的释出速率和同位素组成[8–9]，但对与锂

矿物风化有关的微生物类型仍缺乏足够的认识，

制约了锂矿物微生物风化机制的进一步研究。 

微生物对锂矿物的分解作用已有报道[10–11]，

其机制涉及细胞吸附和代谢产物分泌等 [12–13]。

Rezza 等从含锂辉石、斜长石、钠长石等的矿石

中分离出黑曲霉 (Aspergillus niger)、紫色曲霉

(Penicillium purpurogenum)、深红酵母(Rhodotorula 

rubra)，3 种微生物分别通过菌丝渗透矿物表层、

代谢产物柠檬酸分泌、增强细胞代谢活性等促进

锂辉石的生物浸出[12–13]。目前对锂矿石的微生物

浸出作用仅限于上述报道，尚未见锂矿石微生物

群落多样性研究及其锂浸出机制的研究。利用

16S rRNA 高通量测序技术可以快速、准确地获

得环境样本中微生物群落组成的结构信息，经生

物信息学分析发现不同环境的微生物群落多样

性、进化的规律，旨在揭示微生物群落及功能微

生物在生物浸矿中的作用和机制[14]。 

伟晶岩型和花岗岩型锂矿是两类最常见的锂

矿床类型，也是我国勘探储量最大的两类矿床。

河南南阳山位于河南省卢氏县官坡镇，是东秦岭

地区具有代表性的伟晶岩型稀有金属矿床，锂矿

石中以锂辉石、锂云母和锂电气石为主要含锂矿

物[15]，脉石矿物包括石英、白云母、钾长石和钠

长石等。江西宜春花岗岩型锂矿具有储量大、分

布广的特点[16]，根据主岩类型分为风化壳型、钠

化花岗岩型和细晶岩脉型 3 种[17]，其中锂云母、

铁锂云母为主要锂载体矿物，石英、钠长石、白

云母和少量钾长石为主要造岩矿物[18]；目前对南

阳山伟晶岩型锂矿和江西花岗岩型锂矿的研究仅

停留在矿石资源分布、矿床类型及矿石组成阶段，

未见矿区微生物群落分布及多样性、基因功能预

测等方面的相关报道。本文选择河南省卢氏县南

阳山伟晶岩型锂多金属矿床和江西宜春花岗岩型

锂钽矿床为研究对象，分别采取地表弱风化矿石

和强风化产物样本，基于 16S rRNA 高通量测序技

术[19]，研究矿石表面和风化产物中微生物群落组

成及其多样性特征，揭示不同地区锂矿石出露区

细菌群落结构及其功能构成，为进一步研究微生

物在矿石形成过程中的作用提供有力证据。 
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1  材料和方法 

1.1  样本采集 

本次研究分别采集了河南南阳山含锂辉石

粗晶的伟晶岩矿石(NK-1)及其风化产物(NK-1F)、

江西宜春钠化花岗岩型矿石(YK-1、YK-2、YK-3)

及其风化产物(YK-1F、YK-2F)共 7 件样本。 

NK-1 和 NK-1F 于 2019 年 10 月 5 日在河南

省卢氏县官坡镇南阳山采集 (GPS 定位信息：

33°52′23.55″ N，110°42′49.12″ E；33°51′59.03″ N，

110°44′17.31″ E)；YK-1、YK-2、YK-3、YK-1F、

YK-2F 于 2020 年 9 月 5 日在江西省宜春市宜丰

县杨柳窝(GPS 定位信息：28°36′38″ N，114°57′48″ 

E)、花桥乡 (GPS 定位信息：28°60′56.28″ N，

114°99′16.54″ E)采集。风化产物样本采集地点随

机选择 3 个样方(样方间距约 0.5 m)，按照“五点

混合法”和“抖落法”进行采集。采集到的全部样本

迅速带回实验室 4 °C 保存(图 1)。 

1.2  样本矿物成分构成分析 

将研磨至 200目以下的样本粉末装入槽压片，

用 DMAX 多功能衍射仪(RAPID II，日本)进行 X

射线衍射分析。工作电压与电流分别为 50 kV 和

40 mA，仪器测试为 Cu Kα 辐射靶，2θ角的测试

范围为 5°–70°，测试步长为 0.02 °/s，测试时长为

30 min，使用 JADE 9.5.1 进行矿物物相分析。 

1.3  测序样本预处理 

用经灭菌处理的刷子和 50 mL 纯水在超净台

刷取矿石样本表面，其中 YK-3 样本主要刷取黑

色锰质薄膜部分的表面，刷洗液作为矿石样本。

风化样本各称取 10 g，加入 90 mL 无菌水，置于

30 °C、120 r/min 振摇 24 h，混悬液经真空抽滤(双

层 0.22 μm 滤膜)去除滤液后置于一次性送样袋，

平均分成 3 等份，4 °C 备用。 

 

 
 

图 1.  锂矿石和风化产物照片 

Figure 1.  Photos of the Li ores and corresponding weathering products. A: NK-1; B: NK-1F; C: YK-1; D: 
YK-1F; E: YK-2; F: YK-2F; G: YK-3.  
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1.4  DNA 提取和 16S rRNA 扩增和测序 

样本基因组 DNA 提取、16S rRNA 基因扩

增和测序由北京诺禾致源科技股份有限公司

完成。CTAB (溴代十六烷基三甲胺 )法提取样

本基因组 DNA，主要步骤如下：1.5 g 样本经

液氮研磨成粉末，加入 800 μL CTAB 提取缓冲

液混悬，12000 r/min 离心 15 min 获得上清液，

加入氯仿、酚各 400 μL 重悬变性蛋白质，重复

上述步骤 2–3 次。在上清中加入 2 倍体积的 95%

乙醇，–20 °C 沉淀 1 h，12000 r/min 离心 10 min

弃去上清液，70%乙醇洗涤沉淀 2 次，室温干燥

5–15 min，沉淀溶于 30–50 μL DEPC 去离子水

中，琼脂糖凝胶电泳检测抽提的 DNA 纯度及

浓度。 

以 1 ng/μL 提取 DNA 为模板，细菌扩增引物

为 515F-806R，区域为 16SV4，含酶缓冲液为

Phusion High-Fidelity PCR Master Mix with GC 

Buffer (New England Biolabs)；PCR 反应程序为

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

30 个循环；72 °C 5 min；PCR 产物经 2%琼脂

糖凝胶电泳，试剂盒 (MinElute Gel Extraction 

Kit br) (QIAGEN)回收目的条带；TruSeq® DNA 

PCR-Free Sample Preparation Kit 建库试剂盒构

建文库，构建好的文库经过 Qubit 和 Q-PCR 定

量，待文库合格后，使用 NovaSeq6000 进行上

机测序。 

1.5  测序数据处理 

依据 Barcode 序列、PCR 扩增引物序列，拆

分得到各样本数据，同时截去 Barcode 及引物序

列；经 FLASH (V1.2.7)对 Reads 进行拼接得到原

始 Tags 数据(raw tags)[20]；Raw Tags 经过滤处理

得到高质量的分析 Tags 数据(clean tags)，Tags 质

量控制流程参照 Qiime (V1.9.1)。Clean Tags 数

据与物种注释数据库进行比对检测嵌合体序

列，并最终去除其序列，得到最终有效数据

(effective tags)[21]。 

1.6  OTU 聚类和物种注释 

Uparse 软件 (Uparse v7.0.1001)对 Effective 

Tags 进行聚类，默认以 97%的一致性将序列聚类

成为 OTUs (operational taxonomic units)，OTUs 中

出现频数最高的序列作为 OTUs 的代表序列[22]。

Mothur 方法结合 SILVA138 的 SSU rRNA 数据库

对 OTUs 序列进行物种注释分析 (设定阈值为

0.8–1.0)，分别在门和属水平统计各样本群落组成

以及测序深度检测；最后对各样本的数据进行均

一化处理，以样本中数据量最少的为标准进行均

一化处理[23]。 

1.7  生物信息学分析 

生物信息学分析包括矿区样本序列数据分

析、OTUs 分布韦恩图、Alpha 多样性分析、微生

物群落组成分析、微生物群落空间分布、样本物

种丰度聚类热图及细菌功能预测分析。 

2  结果和分析 

2.1  样本矿物成分构成 

XRD 矿物组分分析发现，NK-1F 含有石英

(quartz)、伊利石(illite)、绿泥石(chlorite)和锂辉

石(spodumene)；除了石英，YK-1、YK-1F、YK-2、

YK-2F 还含有钠长石(albite)、锂云母(lepidolite)

和白云母(muscovite)，YK-2F 中还含有一定量的

蒙脱石(montmorillonite) (图 2)。NK-1、YK-3 样

本 XRD 矿物组分分析不能真实反映矿石表面成

分信息，因此肉眼观察(图 1)，NK-1 可见紫色 
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图 2.  矿石和风化产物的 XRD 图谱 

Figure 2.  XRD patterns of ores and weathered products. A: NK-1F; B: YK-1; C: YK-1F; D: YK-2; E: YK-2F. 

 

锂电气石、灰白色长石、浅灰色石英和浅绿色锂

辉石粗晶以及浅紫色锂云母细晶、少量锂电气石

柱状晶体；YK-3 矿石表面见有树枝状锰矿物微

晶集合体“假化石”。整体来说 NK-1 矿石较新鲜，

风化作用极弱，其风化产物(NK-1F)风化类型较

少；YK-1、YK-2 已发生弱风化作用，YK-1 的风

化更为显著，钠长石的泥化现象明显；YK-1、 

YK-2 对应的风化产物(YK-1F)和(YK-2F)均为强

烈的风化产物，呈土状。 

2.2  矿区微生物多样性 

2.2.1  序列数据分析：稀释曲线表明本次实验测

序量合理，测序质量良好，具有一定的深度、代

表性(图 3)。 

所有样本经聚类分析共得到 5908 个 OTUs，
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有效序列条数分布在 48577–64420，其中 YK-3、

YK-1 和 YK-2F 样本的有效序列数明显高于其他

样本(表 1)。平均序列长度分别为 414、427、409、

412、408、411、406 bp，与 16S rRNA V4 区序列

长度大致吻合。两矿区矿石及其对应的风化产物

样本 OTUs 数量之间存在差异变化，NK-1 的 OTU

数目高于 NK-1F 约 2 倍，YK-1 的 OTU 数目略大

于 YK-1F，YK-2 的 OTU 数目比 YK-2F 多 143，

YK-3 富锰样本的 OTU 数目较低，仅为 604。由 

 

 
 

图 3.  矿石和风化产物的稀释曲线图 

Figure 3.  Dilution curve of ores and weathered 
product samples. 

 
表 1.  矿区细菌 16S rRNA 测序分析数据 

Table 1.  Bacteria 16S rRNA sequencing analysis 
data in the mining area 

Sample 
Number 
of filtered 
tags 

Average 
sequence 
length/bp

Proportion of 
effective 
sequences/% 

Number 
of OTUs

NK-1 49961 414 58.9 1010 

NK-1F 49265 427 60.5 540 

YK-1 56495 409 66.7 835 

YK-1F 48577 412 55.9 828 

YK-2 51512 408 62.8 1117 

YK-2F 55776 411 64.76 974 

YK-3 64420 406 77.54 604 

此可知，3 个矿石样本的 OTU 数目均高于所对应

风化产物。同时，南阳山伟晶岩矿石(NK-1)的

OTU 数目高于宜春的钠化花岗岩矿石(YK-1、

YK-3)，略低于 YK-2；两矿区风化产物样本中，

宜春矿石风化产物(YK-1F、YK-2F)的 OTU 数目

均高于南阳山风化产物(NK-1F)。 

2.2.2  OTUs 分布韦恩图：分析不同样本 OTUs

组成的相互关系，构建韦恩图(图 4)。7 个样本

中共有 OTUs 数量为 65 个，分别占 NK-1、

NK-1F、YK-1、YK-1F、YK-2、YK-2F、YK-3

各自 OTUs 数量的 7.2%、26.0%、22.4%、21.8%、

6.4%、8.9%、4.6%。 

2.2.3  Alpha 多样性分析：Alpha 多样性用来分

析样本内微生物群落的多样性，多样性指数是反

映丰富度和均匀度的综合指标[24]。Shannon 指数

是用来估算样本中微生物多样性的指数之一，

Shannon 指数越大，说明群落多样性越高，

Coverage 指数是各样本文库的覆盖率，数值越高，

表明样本中没有被测出的概率越低。如表 2 所示，  

 

 
 
图 4.  不同样本 OTUs 分布 Venn 图 

Figure 4.  Venn diagram of OTUs distribution of 
different samples. 
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表 2.  不同地区矿石和风化产物的 α-多样性指数 

Table 2.  α-diversity index of lithium ores and weathered products in different regions 

Samples Number of species Shannon index Simpson index Chao1 index ACE index Coverage index 

NK-1F 536 5.08 0.94 676 731 0.994 

NK-1 1028 5.83 0.89 1487 1219 0.990 

YK-1F 803 6.48 0.97 963 998 0.993 

YK-1 823 3.13 0.54 1148 1307 0.988 

YK-2F 1123 6.87 0.97 1156 1454 0.986 

YK-2 1139 7.04 0.98 1447 1507 0.992 

YK-3 506 3.50 0.68 611 662 0.994 

 

7 个样本的 Coverage 值均在 98.5% 以上，反映

所测结果与样本中真实菌群高度一致，统计学上

具有较高的可信度 [25]。相对其他样本，YK-2、

YK-2F 的 Shannon 指数较大；江西矿区矿石风化

产物(YK-1F、YK-2F) Shannon 指数大于南阳山矿

石风化产物(NK-1F)；NK-1 的 Shannon 指数大于

YK-1、YK-3。 

2.3  微生物群落组成 

根据物种注释结果，门分类水平总丰度排名

前 10 物种的相对丰度在样本 NK-1、NK-1F、

YK-1、YK-1F、YK-2、YK-2F、YK-3 中占所有

菌门的比例依次为 91.9%、98.7%、96.5%、83.9%、

91.8%、91.0%和 98.8% (图 5)。NK-1 包括 8 个细

菌门，其中优势菌门(相对丰度>1%)为放线菌门

(Actinobacteria，40.7%)、变形菌门(Proteobacteria，

35.8%)、拟杆菌门(Bacteroidota，4.8%)、厚壁菌

门(Firmicutes，4.3%)和酸杆菌门(Acidobacteriota，

1.5%)；NK-1F 包括 7 个细菌门，优势菌门为

厚壁菌门 ( F i r m i c u t e s， 6 6 . 7 % )、变形菌门

(Proteobacteria，27%)、放线菌门(Actinobacteria，

3.2%)。宜春钠化花岗岩型锂矿石 YK-1 包括 9 个

细菌门，优势菌门为放线菌门(Actinobacteria，

73.2%)、厚壁菌门(Firmicutes，11.3%)、变形菌 

门 (Proteobacteria ， 6.6%) 、 酸 杆 菌 门

(Acidobacteriota，2.7%)；YK-1F 包括 9 个细菌门，

优势菌门为变形菌门(Proteobacteria，37.6%)、放

线 菌 门 (Actinobacteria ， 20.5%) 、 酸 杆 菌 门

(Acidobacteriota，13.4%)、厚壁菌门(Firmicutes，

3.0%)、绿弯菌门(Chloroflexi，2.3%)、WPS-2 门

(1.5%)；YK-2 包括 10 个细菌门，优势菌门为蓝

菌 门 (Cyanobacteria ， 32.1%) 、 变 形 菌 门

(Proteobacteria，23.3%)、放线菌门(Actinobacteria，

20.3%)、酸杆菌门 (Acidobacteriota，5.4%)等；

YK-2F 包括 10 个细菌门，优势菌门为放线菌门

(Actinobacteria，16.1%)、变形菌门(Proteobacteria，

32.5%)、酸杆菌门 (Acidobacteriota，14.3%)、

绿 弯 菌 门 (Chloroflexi ， 9.6%) 、 泉 古 菌 门

(Crenarchaeota，3.2%)；YK-3 相对丰度最高的优

势菌门为蓝菌门(Cyanobacteria，63.3%)、变形菌

门(Proteobacteria，22.4%)。统计学分析显示，各

样品微生物群落组成在门水平上具有显著差异

(P<0.05)，其中 NK-1F 与 YK-1F 在酸杆菌门、厚

壁菌门、放线菌门存在极其显著差异(P<0.001)；

同时 NK-1F 与 YK-2F、YK-2 与 YK-2F 在厚壁菌

门存在极其显著差异(P<0.001)。 
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图 5.  群落结构的优势菌门组成 

Figure 5.  Composition of dominant phyla community. 

 

2.4  微生物群落空间分布 

微生物聚类树状图显示，南阳山伟晶岩型锂矿

NK-1 和江西宜春花岗岩型锂矿 YK-1、YK-2、YK-3

微生物群落组成差异较大；同一地点风化物之间如

YK-1F 和 YK-2F、同一地点矿石之间如 YK-2 和

YK-3 聚类较近，微生物的群结构相似。值得注意

的是，矿石及其风化物之间，如 YK-2 与 YK-2F、

NK-1 与 NK-1F，微生物群落出现较大差异(图 6)。 

 

 
 

图 6.  UPGMA 聚类树状图 

Figure 6.  UPGMA clustering dendrogram. 

2.5  锂矿物种丰度聚类热图 

选取各样本丰度排名较高的 35 个属构建聚

类关系树热图 (图 7)。NK-1 的优势属 (相对丰

度>1%)为芽孢杆菌属(Bacillus，1.1%)、鞘氨醇单

胞 菌 属 (Sphingomonas ， 8.7%) 、 马 赛 菌 属

(Massilia，9.0%)、芽球菌属(Blastococcus，2.5%)、

Rubellimicrobium 属(1.8%)、Ellin6055 属(1.4%)、

微枝形杆菌属(Microvirga，2.4%)、Roseisolibacte

属(1.3%)、土生芽孢杆菌属(Tumebacillus，1.7%)、

膜杆菌属(Hymenobacter，3.0%)；NK-1F 优势属

为马赛菌属 (Massilia，21.3%)、类芽孢杆菌属

(Paenibacillus，25.3%)、杆状细菌属(Bacillus，

40.2%)、鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas，1.2%)；

YK-1 优势属为大芬戈尔德菌属 (Finegoldia，

4.3%)；YK-1F 优势属为马赛菌属 (Massilia，

4.0%)、1174-901-12 属(1.7%)、鞘氨醇单胞菌属

(Sphingomonas，1.7%)、芽球菌属(Blastococcus，

8.4%)、念珠菌固体杆菌属(Candidatus-Solibacter，

7.2%)、Noviherbaspirillum 属(6.1%)、布氏菌属

(Bryocella ， 1.5%) 、 不 确 定 丛 毛 单 胞 菌 属

(unidentified-Comamonadaceae，1.1%)、克雷白氏 
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图 7.  属分类水平上样本物种丰富度聚类分析 

Figure 7.  Cluster analysis of sample species richness at the genus taxonomic level. 

 

杆 菌 属 (Klebsiella ， 2.1%) 、 慢 生 根 瘤 菌 属

(Bradyrhizobium，1.1%)、嗜酸菌属(Acidiphilium，

2.3%) 、 伯 克 霍 尔 德 氏 菌 属 (Burkholderia- 

Caballeronia-Paraburkholderia，11.49%)、单胞菌

属(Sinomonas，4.4%)；YK-2 优势属为布氏菌属

(Bryocella，2.0%)、1174-901-12 属(4.6%)、鞘氨

醇单胞菌属(Sphingomonas，1.4%)、甲基杆菌属

(Methylobacterium，4.6%)、嗜酸菌属(Acidiphilium，

1.4%)、棒状杆菌属(Corynebacterium，1.5%)、链

球菌属(Streptococcus，1.0%)、罗氏菌属(Rothia，

1.2%)、青枯菌属(Ralstonia，1.3%)、Jatrophihabitans

属 (3.5%)、unidentified-Chloroplast 属 (19.1%)；

YK-2F 的优势属为马赛菌属(Massilia，11.3%)、

伯克霍尔德氏菌属 (Burkholderia-Caballeronia- 

Paraburkholderia，3.1%)、芽球菌属(Blastococcus，

1.3%)、北里孢菌属(Kitasatospora，5.7%)、鞘氨

醇单胞菌属(Sphingomonas，1.1%)、白念球菌属

(Candidatus-Nitrosopumilus，3.0%)、念珠菌固

体 杆 菌 属 (Candidatus-Solibacter ， 1.4%) 、

Noviherbaspirillum 属(1.4%)、青枯菌属(Ralstonia，
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3.6%)、慢生根瘤菌属(Bradyrhizobium，2.1%)、

单胞菌属(Sinomonas，1.23%)、不确定丛毛单胞

菌属(unidentified-Comamonadaceae，2.9%)、布氏

菌属(Bryocella，4.0%)；YK-3 的优势属为甲基杆

菌属(Methylobacterium，5.2%)、1174-901-12 属

(12.6%)、布氏杆菌属(Bryobacter，1.17%)。统计

学分析显示，各样品微生物群落组成在属水平上

具有显著差异(P<0.05)，其中 NK-1F 与 YK-1F 在

单胞菌属、慢生根瘤菌属、念珠菌固体杆菌属、

嗜酸菌属存在极其显著差异(P<0.001)；同时 NK-1

与 YK-2 在 1174-901-12 属、NK-1 与 YK-3 在嗜酸

菌属、甲基杆菌属存在极其显著差异(P<0.001)。 

微生物群落组成聚类如图 7 所示，南阳山矿

石及其风化产物聚为一类，江西锂矿及其风化产

物聚为一类。同一地点不同矿石 YK-2、YK-3 微

生物群落组成相似，YK-1F 居于样本 YK-1 与

YK-2F 之间，群落组成更趋近于 YK-2F。 

2.6  细菌功能预测分析 

经 PICRUSt 功能预测和 KEGG 分析，选择

每个样品中最丰富的 5 个共 11 个子功能注释制

作热图(图 8)，11 个子功能分别对应光能自养、

芳香化合物降解、光合营养、木质素分解、好氧

氨氧化、尿素分解、化能异养、有氧化能异氧、

硝酸盐还原、发酵、动物寄生虫或共生体。结果

表明，化能异养过程、有氧化能异养、尿素分解

作用、发酵作用、硝酸盐还原作用在 7 个样品中

占主导地位，不同地理位置和矿石样品的功能注 

 

 
 

图 8.  不同锂矿山微生物功能预测 

Figure 8.  Microbial function prediction of different lithium mines.  



1660 Ting Zhao et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2021, 61(6) 

actamicro@im.ac.cn 

 

释类似，均涉及代谢、遗传信息处理、环境信息

处理等代谢通路。值得关注的是，不同样品间子

功能丰度有明显差异，例如，化能异养作用存在

于每个样本中，但样本间子功能各有特征，例如

NK-1、YK-1F、YK-2F 具有尿素分解作用，YK-2

和 YK-3 具有光能自养，样品 YK-2F 具有好氧氨

氧化、木质素分解过程。同时，YK-2 和 YK-3、

YK-1 和 YK-1F、YK-1F 和 YK-2F 功能聚类相似

程度高。 

3  讨论 

本文基于 16S rRNA 高通量测序技术分析对

比了两个锂矿区矿石及风化产物的微生物群落

结构特征，发现不同矿石表面、矿石与其对应风

化物的 OTU 数目、群落组成和多样性存在差异，

不同样品还表现出群落生物学功能的丰富性。 

3.1  锂矿物组成与微生物多样性 

两锂矿矿石及其风化产物的细菌群落结构

特点表明样本的矿物组成与微生物多样性密切

相关。对比两个矿区矿石及风化产物的 OTU 数

目和菌群多样性特征，可以发现以下几个特点：

(1) 不同矿石表面的微生物种类存在明显差异。

新鲜的钠化花岗岩型矿石 YK-2 和伟晶岩型矿石

NK-1 表面的细菌多样性最显著，与其风化弱、

矿物种类多有关，YK-3 表面细菌多样性低与采

样处主要为锰矿物有关。(2) 矿石表面 OTU 数目

大于其对应风化产物 OTU 数目。新鲜矿石表面

的 OTU 数目比风化产物的更多，这和新鲜矿石

的矿物种类多、颗粒间差异大有关，如 NK-1 矿

石较新鲜，风化作用极弱，可见紫色锂电气石、

灰白色长石、浅灰色石英和浅绿色锂辉石粗晶以

及浅紫色锂云母细晶、少量锂电气石柱状晶体，

YK-1、YK-2 均为灰白色含锂钠长石化花岗岩，

肉眼可见石英、钠长石、白云母和锂云母；矿石

风化产物的组成多以黏土矿物、石英、长石为主，

即使存在原生锂矿物，如 NK-1F 肉眼可见云母、

石英砂粒和风化残留的紫色粉状锂辉石，这些矿

物表面也往往覆盖有多种风化成因矿物，导致矿

物组成趋同，从而使微生物种类不高于新鲜矿

石。(3) 同一种矿石风化形成的不同产物中细菌

多样性可能存在较大的差异，可能与后期过程的

影响有关，本研究取得的 YK-1F 和 YK-2F 处于

不同的风化状态，YK-2F 表面的植物生长强于

YK-1F，可能导致了更高的微生物多样性。 

3.2  矿区微生物群落组成特征分析 

两锂矿矿石及其风化产物群落空间分布表

明采样位置差异对矿区微生物群落组成有一定

的影响，两矿山既有几类共同的优势微生物，

同 时也存在差异。在门水平上，变形菌门

(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、蓝菌

门(Cyanobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)在两地

矿石及其风化产物中均为优势群类。但在属水平

上，各样品优势属中相对丰度大于 5%的属有所

不同，南阳山伟晶岩型锂矿石 NK-1 表面为鞘氨

醇单胞菌属(Sphingomonas)、马赛菌属(Massilia)，

风化物 NK-1F 为类芽孢杆菌属(Paenibacillus)、

杆状细菌属(Bacillus)和马赛菌属(Massilia)；宜春

钠化花岗岩型锂矿石 YK-2F 为北里孢菌属

(Kitasatospora)、马赛菌属(Massilia)，YK-1F 为芽

球 菌 属 (Blastococcus) 、 念 珠 菌 固 体 杆 菌 属

(Candidatus-Solibacter)、Noviherbaspirillum 属、

伯克霍尔德氏菌属 (Burkholderia-Caballeronia- 

Paraburkholderia)，YK-2 为 unidentified-Chloroplast
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属 ， YK-3 为 1174-901-12 属 、 甲 基 杆 菌 属

(Methylobacterium)，另外 YK-1 相对丰度大于 5%

的优势属不明显。变形菌门(Proteobacteria)、放

线菌门(Actinobacteria)、蓝菌门(Cyanobacteria)、

厚壁菌门(Firmicutes)可耐受较高重金属水平，并

适 应 相 对 酸 性 的 环 境 [26–27] 。 变 形 菌 门

(Proteobacteria)的生长速率与土壤养分呈正相关

性[28]，或为厌氧异养型或能进行光合作用[29]；具

有多种氮代谢能力，既能在厌氧条件下或在富硝

酸盐环境中进行反硝化脱氮[30]，又能在氮匮乏环

境中呈现固氮能力，因此能适应水体、底泥、土

壤等环境，并耐受高碱高盐环境 [31]。放线菌门

(Actinobacteria)能产生并分泌次级代谢产物影响

其他微生物的碳循环[32]。蓝菌门(Cyanobacteria)

经固氮作用、产氧光合作用和细胞间通讯等方式

抵抗不良环境[33]。厚壁菌门(Firmicutes)能产生孢

子抵抗适应各种环境 [34] 。鞘氨醇单胞菌属

(Sphingomonas)有特殊的细胞膜成分鞘糖脂，可

耐受贫养而获得极强的生命力，同时其能够降解

高分子有机污染物，在环境污染治理与生物技术

领域具有广阔的应用前景[35]。在这些样本中还存

在几种特殊菌门，例如，宜春钠化花岗岩型矿石

表面特有的绿弯菌门(Chloroflexi)是一个确立较

晚的深度分支的细菌类群，形态多样，广泛分布

于普通环境和极端环境中[36]，风化产物特有的泉

古菌门(Crenarchaeota)是位于系统发育树根部最

原始的古菌类群，主要为嗜热菌，被冠以生存于

“极端环境”的特征[37]，这 2 个菌门均是极端环境

典型微生物，其代谢属性可能与锂元素的地球化

学行为有关，值得深入探讨。 

3.3  PICRUSt 功能预测分析 

不同样品表现出群落生物学功能的丰富性，

除“氨基酸转运与代谢”、“碳水化合物运输与代

谢”和“翻译、核糖体结构与生物发生”等与代谢功

能有关的功能基因丰度较高外，化能异养代谢是

7 个样品中微生物偏好的能量代谢方式。功能预

测聚类和微生物物种丰度聚类比对揭示锂矿微

生物群落同源性较为复杂，其进化可能具有地理

位置特异性，如江西宜春矿石样本 YK-2和 YK-3、

YK-1 和 YK-1F 在功能与微生物群落结构方面均

高度同源，而南阳山矿石与其风化物 NK-1 和

NK-1F 在物种丰富度上高度同源，而功能聚类显

示同源性较低，这些差异化结果提示，多因素包

括矿物化学组成、地理位置及菌落结构共同影响

锂矿微生物的代谢功能。 

4  结论 

基于两地不同锂矿石及其风化产物的微生

物类群分析，发现矿物组成是影响群落结构的

关键因素。伟晶岩型锂矿石和钠化花岗岩型锂

矿石表面的细菌种类均比其风化产物更为丰富，

与矿石的矿物组成复杂有关。确认变形菌门

(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、蓝菌

门(Cyanobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)是两矿

区的特征优势菌门，经功能基因预测分析，优

势菌门可能依赖有机物分解代谢、次级代谢产

物分泌、光能自养等机制适应并影响地质生境，

主要功能基因均为代谢功能相关，如次生产物

代谢、能量代谢、氨基酸代谢等。同时，发现

并关注到了绿弯菌门、泉古菌门等具有适应极

端环境能力的非优势菌株，为认识和理解锂的

地球化学行为与微生物群落结构变化之间的关

系提供了新的线索。 
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Differences and causes of the terrestrial surface distribution of 
microbial communities in two lithium mines located in Lushi, 
Henan and Yichun, Jiangxi 
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Abstract: [Objective] To reveal the diversity of bacterial communities on the surface of lithium ores and 

weathering products on the ground. [Methods] We performed high-throughput sequencing for the amplification of 

bacterial 16S rRNA fragments, and analyzed the composition, diversity and functional properties of bacterial 

communities on the terrestrial surface of different lithium ores and their weathering products. [Results] The 

bacterial community diversity on the surface of pegmatite-type lithium ores and its weathering products in 

Nanyangshan, Lushi, Henan Province was different from that on the granite-type lithium ores in Yichun, Jiangxi 

Province. The OTUs of Nanyangshan pegmatite ores and weathering products, Yichun granite ores surface and  
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weathering products (NK-1, NK-1F, YK-1, YK-1F, YK-2, YK-2F, YK-3) were 1010, 540, 835, 828, 1117, 974 and 

604, respectively. The difference was significantly related to the different mineral composition. Both mines had 

their own dominant microorganisms at the phylum level, and Actinobacteria and Proteobacteria were their 

dominant phyla. At the same time, there were significant differences in the composition of microbial communities 

in the two mines (P<0.05), and the differences in weathering product samples from different mines were 

particularly significant (P<0.001). At the genus level, the relative abundance of pegmatite ore NK-1 dominant 

genera (greater than 5%) was Sphingomonas, Massilia; weathered product NK-1F was Paenibacillus, Bacillus, 

Massilia. The dominant genera of the weathered ore YK-1F was Blastococcus, Candidatus-Solibacter, 

Noviherbaspirillum, Burkholderia-Caballeronia-Paraburkholderia, YK-2 was unidentified-Chloroplast, while the 

granite ores YK-2F and YK-3 were Kitasatospora, Massilia 1174-901-12 and Methylobacterium, respectively. The 

functional annotations of ore and weathered material samples from different mines all involved six metabolic 

pathways, including metabolism, genetic information processing, and environmental information processing. 

[Conclusion] 16S rRNA high-throughput sequencing revealed that there were differences in bacterial diversity of 

lithium ores and its weathering products in different mines, each with unique dominant groups. The differences in 

bacterial composition, diversity and functional properties between samples closely associated with the mineral 

composition, weathering degree, and the geographical location. The revealed potential relationships between the 

elemental geochemical functions of the dominant microbial groups and the surface weathering of 

lithium-containing minerals provides new data for studies on the microbial ecological distribution and development 

of microbial resources. 

Keywords: lithium mine, high-throughput sequencing, bacterial diversity, bacterial community structure, function 

prediction 
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