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煤层水化学特征对微生物群落结构及代谢功能的影响
王高皓1，段生杰1，王　贝1，牛国斌1，梁永平1，余飞龙1，马　凯1，赵伟仲2,*

(1. 宁夏回族自治区煤炭地质局，宁夏 银川 750002；2. 河南理工大学 资源环境学院，河南 焦作 454000)

SO2−
4

摘要:  【背景】煤层气生物工程的核心在于向煤储层注入富含高效产甲烷菌群的生物压裂液，以促

进煤向甲烷的转化。然而，现阶段对煤层水的化学特征、微生物群落结构及其代谢功能之间的关系

尚不明确。【方法】以宁夏 12 个典型矿区的煤层水为研究对象，基于微生物分类测序和统计学分析

的方法探讨煤层水中的 pH、阴离子、阳离子、化学需氧量(COD) 与微生物群落结构及代谢功能之间

的关联。【结果和结论】(1) 细菌群落主要由水解菌和产酸发酵菌组成，优势属为 Proteiniborus、

Clostridium_sensu_stricto_1 和 Thauera；产甲烷古菌主要通过混合营养型代谢，优势属为 Meth-

anosarcina。(2) 煤层水的 pH 为 7.4~8.5，随着 pH 降低，细菌群落的多样性增加，而 pH 值对古菌群

落的影响较小，对微生物代谢功能无显著影响。(3) 当 Cl−质量浓度低于 905 mg/L、 质量浓度低

于 1 974 mg/L 时，细菌群落的多样性和丰度与这些阴离子浓度呈正相关；而当 Ca2+质量浓度在

5.6~411.0 mg/L、Mg2+浓度在 30.3~697.0 mg/L 时，这些阳离子浓度与微生物的细胞运动、细胞内运

输、分泌与囊泡运输以及无机离子代谢表现出显著负相关性。(4) 此外，煤层水中的 COD 与微生物

群落参与的能量生成、转化及碳循环呈显著正相关关系，COD 越高，水中的有机质越丰富，进而增

强微生物群落对碳循环的参与。研究成果不仅揭示了煤层水化学特征对微生物群落的影响机制，还

为煤层气生物工程中生物压裂液配方的优化提供了科学依据，帮助理解煤层气开发过程中环境变化

对地下微生物群落的潜在影响。
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Impacts of the hydrochemical characteristics of coal seam water on the structures and

metabolic functions of microbial communities
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Abstract: [Background] The core of coalbed methane (CBM) bioengineering is to inject bio-fracturing fluids rich in ef-
ficient methanogenic bacteria into coal reservoirs to promote the conversion of coals to methane. However, the relation-
ships of the hydrochemical characteristics of coal seam water with the structures and metabolic functions of microbial
communities remain unclear. [Methods] This study investigated coal seam water from 12 typical mining areas in Ningx-
ia. Based on microbial classification and sequencing, as well as statistical analysis, this study explored the relationships
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of pH, anions, cations, and chemical oxygen demand (COD) of coal seam water with the structures and metabolic func-
tions of microbial communities. [Results and Conclusions] The results indicate that the bacterial communities consist
primarily of hydrolytic bacteria and bacteria enabling acidogenic fermentation, with dominant genera including Protein-
iborus, Clostridium_sensu_stricto_1,  and Thauera.  The metabolism of methanogenic archaea occurs primarily through
mixotrophy, with Methanosarcina identified as the dominant genus of these archaea.  The coal seam water exhibits pH
values ranging from 7.4 to 8.5. A decrease in pH value corresponds to increased diversity of the bacterial communities.
However, the pH value exerts a small impact on the archaeal communities and an insignificant impact on the microbial
metabolic functions.  The diversity and abundance of the bacterial  communities are positively correlated with the mass
concentrations of anions Cl− and  when their mass concentrations are less than 905 mg/L and 1 974 mg/L, respect-
ively. In contrast, the mass concentrations of cations Ca2+ and Mg2+ are significantly negatively correlated with microbi-
al  cell  motility,  intracellular  transport,  secretion,  and  vesicular  transport,  as  well  as  the  metabolism of  inorganic  ions,
when their  mass concentrations range from 5.6 mg/L to 411.0 mg/L and from 30.3 mg/L to 697.0 mg/L, respectively.
Additionally, the COD in coal seam water exhibits significant positive correlations with the energy generation and trans-
formation, along with the carbon cycle, involving microbial communities. Higher COD is associated with richer organic
matter  in  water,  thereby  enhancing  the  involvement  of  microbial  communities  in  the  carbon cycle.  The  results  of  this
study reveal the mechanisms behind the impacts of the hydrochemical characteristics of coal seam water on microbial
communities while also laying a scientific basis for optimizing the formulation of bio-fracturing fluids in CBM bioengin-
eering. Moreover, these results help understand the potential impacts of environmental changes on underground microbi-
al communities during CBM production.

Keywords: coal  seam water; microbial  community; hydrochemical  characteristics; cellular  metabolism; methanogenic
bacteria; coalbed methane (CBM) bioengineering

 

随着“双碳”目标的提出，煤层气在现代能源体系

中的地位日益提升，其商业化开发备受关注。然而，煤

层压裂与煤层气抽采导致煤层水化学特征显著变化[1]。

这些变化不仅影响矿区地下水水质，还可能通过水−岩−
煤的相互作用进一步改变矿区微生物群落结构及其代

谢功能[2-3]。微生物作为地下煤层中的关键生物因子，

在物质循环、能量流动及环境修复中发挥着重要作用[4-5]。

研究煤层水化学特征与微生物群落之间的相互作用，对

于分析矿区生态系统的稳定性、预测水质变化，以及优

化煤层气开采策略具有重要意义。

近些年，随着环境微生物学的应用，煤层中微生物

多样性的研究逐渐被人们重视。2007 年，S. Shimizu 等[6]

首次报道了日本北海道煤层的微生物多样性，并通过

16S rRNA 基因测序技术鉴定了煤层中的微生物群落结

构。此后，全球范围内关于煤层微生物多样性的研究逐

渐展开[7-11]。然而，不同流域的微生物群落结构存在显

著差异。苏现波等[7] 对中国 10 个代表性矿区的煤炭样

本进行了微生物多样性测序，构建了较为完整的煤层微

生物序列。以往研究结果显示，煤层中的细菌群落主要

由变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)
和厚壁菌门(Firmicutes) 构成；古菌种类相对单一，主要

属于广古菌门(Euryarchaeota) 的产甲烷菌属[12]，进一步

分为甲基营养型、氢营养型和乙酸营养型 3 类，分别利用

甲胺/甲酸/甲醇、H₂/CO₂和乙酸作为底物生产甲烷[13-16]。

例如，在美国粉河盆地煤层中发现了 Methanothrix 和

Methanosarcina[17-18]，在澳大利亚吉普斯兰盆地煤层中

发现了 Methanobacterium[19]，这些均属于上述 3 类产甲

烷菌。
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4
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4

煤层水化学特征是影响微生物多样性的关键因素，

而煤层水化学特征对微生物群落结构及其代谢功能的

决定性作用主要体现在 3 个方面：水中的有机物、无机

离子以及水化学参数(如 pH、Eh、温度等)[16-18]。煤层

水长期与煤共存，部分有机物溶解于水中，这些物质为

微生物提供了代谢所需的优质底物和营养来源[20]。水

中的无机离子在菌群多样性和代谢功能中起着至关重

要的作用。适量的钙(Ca2+)和镁(Mg2+)可以缓解产酸发

酵过程中的酸性抑制，改变部分产氢和产乙酸菌的生存

环境。钠(Na+)和钾(K+)对于微生物的渗透压平衡与细

胞代谢至关重要。高浓度的 Na+可能抑制某些微生物

的生长，而适当浓度的 K+则有助于细胞的能量代谢与

酶活性[21]。硫酸盐( )是煤层水中常见的阴离子，其

浓度直接影响硫酸盐还原菌(SRB) 的活性。SRB 通过

还原硫酸盐生成硫化氢，降低厌氧环境的氧化还原电位。

然而，过高浓度的 可能导致煤层水酸化，破坏微生

物群落[22-23]。pH 直接影响微生物的生长与代谢活性，

大多数微生物在 pH 为 7.0~7.5 生长最佳，酸性环境会

抑制产甲烷菌的生长，而促进耐酸菌的活性[24]。Eh 是

微生物生长环境中氧化还原状态的宏观表现[25]。相比

溶解氧浓度，Eh 更能准确反映体系的氧化还原状况。

在将 H2 和 CO2 转化为生物甲烷的实验中，发现 Eh 在

−500~−370 mV 时，菌群的多样性和丰度达到最高[26]。

温度通过直接影响微生物的生长代谢及间接改变代谢
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环境，影响物种的多样性与丰度。大多数煤层温度在

25~30 ℃，为煤层微生物多样性提供了适宜的环境。一

般认为，产甲烷菌的最适代谢温度为 35~45 ℃，随着开

采深度增加，煤层温度逐渐升高，具有 CO2 甲烷化能力

的嗜温与嗜热产甲烷菌逐渐成为深部煤层气开发中的

潜力菌群[27]。

NO−3 SO2−
4

尽管已有大量研究探讨了煤层水化学特征对微生

物群落的影响，但大多数研究仅限于单一特征与微生物

群落结构之间的关系，而关于煤层水化学特征与微生物

代谢功能的研究仍然较为匮乏。此外，尚无关于宁夏矿

区煤层水微生物群落的系统性报道。为此，笔者对宁

夏 12 个典型矿区的煤层水样本进行微生物测序，并测

定样本的 pH、阴离子 (F−、 Cl−、 、 )、阳离

子(Na+、K+、Mg2+、Ca2+)浓度和 COD 值。通过相关性

分析，筛选出对煤层水微生物群落结构和代谢功能变化

具有主要控制作用的因素，探讨微生物群落变化与水化

学特征之间的相互作用。研究成果不仅补充了宁夏矿

区煤层水微生物多样性，还为煤层气生物工程的现场实

施提供了菌种来源。 

1    材料与方法
 

1.1    研究区简介

12 个典型矿区位于宁夏贺兰山煤田、宁东煤田，涵

盖石炭−二叠纪及侏罗纪煤层，地质条件包括高瓦斯煤

层、低渗透性储层及不同水文地质单元(如潜水层、承

压水层)。其选择依据为：(1) 代表宁夏主要煤层气开发

区；(2) 覆盖不同水文地球化学背景(如高盐、高硫酸盐、

低 COD 等)；(3) 已有研究报道其微生物群落潜在差异。

尽管地质条件存在差异，但本研究聚焦水化学特征对微

生物群落的直接影响，通过标准化采样及统计分析，已

控制地质背景变量对结果的干扰。 

1.2    煤层水采集

 “煤层水”指在煤层气开采过程中，通过钻孔或矿

井排水系统获取的与煤层直接或间接接触的水体。其

来源包括煤层裂隙水、邻近含水层渗流水及压裂液回

流水。尽管部分水样可能包含覆岩含水层漏失水，但其

长期与煤层相互作用，携带煤中有机质及微生物代谢产

物，是研究煤层气生物转化过程的重要介质。本研究中

的煤层水样本采集自宁夏 12 个典型煤矿，包括煤层裂

隙水及邻近含水层渗流水，能够反映煤储层原位微生物

群落的真实生存环境，水样采集点信息见表 1。
取样前，首先用井口排水冲洗 1 000 mL 聚乙烯瓶

3 次，确保瓶内无污染。随后，将瓶内装满水，并用盖子

和胶带仔细密封。每个典型矿区采集两瓶相同的煤层

水样品，用于煤层水化学参数测试和微生物分类测序。

 
 
 

表 1    研究区水样点
Table 1    Sampling sites of coal seam water in the study area

样本编号 水源地 含煤地层 煤层标号

GZ 灵武市石沟驿矿区高闸煤矿 侏罗系中统延安组(J2y) 六

HE 银川市红墩子矿区红二煤矿 石炭二叠系太原组(C2P1t)和二叠系山西组(P1s) 九

HL 灵武市鸳鸯湖矿区红柳煤矿 侏罗系中统延安组(J2y) 十八-1

HS 灵武市横山堡乡红石湾煤矿 二叠系山西组和石炭系太原组 六

JF 灵武市马家滩矿区金凤煤矿 侏罗系中统延安组(J2y) 十三

JN 石嘴山市惠农区金能煤矿 石炭二叠系太原组(C2P1t)和二叠系山西组(P1s) 三

MH 灵武市鸳鸯湖矿区梅花井 侏罗系中统延安组(J2y) 十二

WW 固原市王洼矿区王洼煤矿 侏罗系中统延安组(J2y) 八

WZ 吴忠市韦州矿区韦二井 二叠系下统山西组(P1s)和石炭二叠系太原组(C2P1t) 十五

YD 固原市王洼矿区银洞沟井 侏罗系中统延安组(J2y) 十

YX 宁东煤田积家井矿区银星一号 侏罗系中统延安组(J2y) 十八

ZQ 灵武市市马家滩矿区枣泉煤矿 侏罗系中统延安组(J2y) 八
 
 

1.3    分析测试方法
 

1.3.1    微生物多样性测序

使用超微分光光度计测定煤层水样本中 DNA 的

浓度和纯度，所有样品均符合测序要求。细菌 16S

rDNA V3-V4 区域的扩增采用细菌特异性引物，而古

菌 V4-V5 区域的扩增则使用古菌特异性引物。扩增产

物通过 Illumina Hiseq 250 进行双端测序。随后，使用

QIIME 软件进行质量控制、去除嵌合体、重新采样、

OTU 聚类、代表序列选择、物种注释及去除单例，最终

生成 OTU 表。由于引物特异性的限制，细菌引物扩增

的片段中包含古菌序列，同样，古菌引物也能够扩增出

细菌序列。在删除由于引物特异性造成的错配 OTU
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后，最终得到微生物群落的结构特征。结合冗余分析模

型(redundancy analysis，RDA) 与典范对应分析模型(ca-
nonical correspondence analysis，CCA)[28]，通过整合煤层

水化学特征参数和微生物群落数据，揭示影响煤层水中

微生物群落组成的关键参数，进一步理解微生物群落结

构与煤层水化学特征之间的相关性。微生物代谢功能

分析则应用 PICRUSt2 软件进行基因功能预测，结合代

谢通路和同源蛋白簇注释，深入分析了微生物群落在水

化学特征参数下的代谢潜力。 

1.3.2    煤层水化学参数测试

NO−3 SO2−
4

采用雷磁 PHS-3c 酸度计分别测定 12 个煤层水样

本的 pH 值。水样经过 0.22 μm 的滤膜过滤后，使用

Thermo Scientific DIONEX ICS-110 离子色谱仪测定阴

离子(F−、Cl−、 、 )浓度。阳离子(Na+、K+、Mg2+、

Ca2+)浓度则通过 Metrohm 883 Basic IC plus 离子色谱

仪进行测定。最后，采用 TR6900 水质检测仪进行 COD
值的测定。 

2    结果与分析
 

2.1    微生物群落的多样性

微生物群落的多样性是生态系统健康的重要指标，

反映了生态系统对外界环境变化的响应能力。在本研

究中，Shannon 和 Simpson 多样性指数被用来评估微生

物群落的多样性[29]。Shannon 值越大表示物种多样性

越高；而 Simpson 值越小意味着均匀度越高，物种间的

分布越平衡[29]。

结果显示(表 2)，古菌群落的 Shannon 值为 0~1.312 1，
均值约 0.30，说明其物种多样性较低；Simpson 值为

0.281 8~1.000 0，均值约 0.79，说明群落中存在较强的优

势物种。在细菌群落中，Shannon 值为 1.609 5~2.918 9，
均值约 2.48，说明细菌群落有相对较高的多样性；

Simpson 值为 0.087 3~0.253 7，均值 0.16，进一步说明

细菌群落的物种分布相对均匀。在研究中发现，12 个

煤层水样本中，细菌共有的 OTU 数为 12，而古菌则没

有共有 OTU(图 1)，这说明细菌和古菌在煤层水环境中

的不同适应机制和生态位。细菌通常具有更强的代谢

多样性，能够在多种环境条件下生存，这使得细菌能够

快速适应矿区特有的水化学特征。与此相对，古菌的缺

失则可能与其对特定环境条件的适应性较差有关。古

菌通常在极端环境中表现出较强的生存能力，如高温、

高盐等，但在矿区这样的复杂环境中，其丰度和多样性

受多种因素的影响，尤其是煤层水中的化学成分。因此，

古菌群落多样性较低，而且 12 个煤矿的古菌中没有共

同的 OTU。
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图 1    基于 OTU 水平的不同煤层水样本中的韦恩图
Fig.1    Venn diagrams of varying coal seam water samples based on

the operational taxonomic unit (OTU) level
  

2.2    微生物群落结构 

2.2.1    细菌群落结构

相对丰度≥5% 的 OTU 分布在 25 个属中。这些

属在不同矿井水样本中表现出显著的差异(图 2)。在

GZ 中，优势菌属为线形龙小杆菌 (Draconibacterium，

18.33%)、罗氏菌 (Romboutsia， 13.00%) 和陶厄氏菌

(Thauera，10.18%)。线形龙小杆菌是一种嗜盐细菌，通

常存在于海洋沉积物中[30]，显示了其对盐度变化的适

应能力。这一特征使其在矿区的水体中，尤其是受到开

采和废水排放影响的环境中，能够占据生态位。罗氏菌

的相对丰度在多个样本中均较高，其功能特性使其在降

解难以消化的碳水化合物中发挥重要作用。陶厄氏菌

能够生成短链脂肪酸(如乙酸、丙酸和丁酸)，其中丁酸

盐的产生尤为显著，可能在矿区废水处理和营养循环中

起到关键作用[31]。此外，陶厄氏菌(Thauera) 最早从焦

煤废水处理厂的污泥中分离出，表明其在处理含芳香族

污染物的废水方面具有潜力[32]。

扎瓦尔金氏菌(Zavarziniaceae，43.34%) 是 HE 中的

 

表 2    煤层水中的微生物多样性指数
Table 2    Microbial diversity indicators of samples of coal seam

water

样本编号
细菌群落 古菌群落

OTU Shannon Simpson OTU Shannon Simpson

GZ 158 2.840 9 0.090 7 2 0 1.000 0

HE 309 2.601 0 0.206 5 12 0 1.000 0

HL 141 2.918 9 0.151 6 8 0.678 1 1.000 0

HS 154 2.132 4 0.241 4 1 0 1.000 0

JF 173 2.193 1 0.188 5 1 0 1.000 0

JN 166 2.458 0 0.162 7 3 0.119 6 0.955 8

MH 179 1.609 5 0.136 8 1 0.746 5 0.559 9

WW 229 2.796 4 0.112 6 3 0.181 1 0.924 0

WZ 163 2.828 6 0.087 3 4 0.061 3 0.977 7

YD 99 1.948 9 0.253 7 1 0.061 3 0.977 7

YX 189 2.249 4 0.189 1 5 1.312 1 0.281 8

ZQ 194 2.592 4 0.125 0 5 0.410 1 0.780 7
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优势菌。该科属于变形菌门，在有机物降解和养分循环

中发挥着多样的生态功能，可能参与氮循环或硫循

环[33]。这种参与能力使扎瓦尔金氏菌在富含有机物的煤

层水中占据重要位置，反映出矿区特定的生态适应。在

HL 中，弯月形菌(Meniscus，31.52%) 和罗氏菌(17.99%)
是优势菌属。弯月形菌常见于富含硫的水体环境，并参

与硫循环和光合作用，显示出其在矿区水体中的重要功

能。在 HS 中的优势菌属罗氏菌(45.84%) 和梭状芽孢

杆菌属_1(Clostridium_sensu_stricto_1，11.36%) 强调了

发酵细菌在矿区环境中的存在。梭状芽孢杆菌属_1 能

够通过发酵过程产生多种有机酸及气体[34]，进一步影

响矿区生态系统的物质循环。在 JF 中，泰氏菌(Tissier-
ella)(30.22%)、梭状芽孢杆菌属_1(25.19%) 和产乙醇嗜

蛋白菌(Proteiniborus，16.23%) 是优势菌属。其中，产

乙醇嗜蛋白菌作为厚壁菌门中的厌氧菌，能够利用蛋白

质或多肽作为主要碳源[35]，在富含有机物的厌氧环境

中发挥特定生态功能。JN 中的罗氏菌(35.07%) 和产乙

醇嗜蛋白菌(13.96%)，再次说明罗氏菌在不同样本中的

广泛分布。MH 中的优势菌属为罗氏菌(28.79%) 和嗜

氢菌(Hydrogenophaga，18.64%)。嗜氢菌通过氧化 H2

获取能量[36]，并利用 CO2 合成有机物，反映了其在矿区

中参与碳循环的重要性。罗氏菌 (24.56%) 和理研

菌(Petrimonas，18.22%) 在 WW 中占据显著位置，理研

菌以其在有机物降解中的作用受到关注[37]。在 WZ 和

YD 中，罗氏菌的相对丰度分别为 17.68% 和 23.08%，

显示其在多个样本中作为优势菌属的稳定性。 

2.2.2    古菌群落结构

古菌群落主要由深古菌门(Bathyarchaeia) 和广古

菌门(Euryarchaeota) 组成。在 HS、JF、JN、WW、YX
中，甲烷八叠球菌(Methanosarcina) 是唯一的产甲烷菌

属(图 3)。该菌利用的底物范围相对较广，能够利用

CO2、乙酸以及简单的甲基类化合物进行甲烷生产。相

比其他产甲烷菌，甲烷八叠球菌能在高铵、盐分和乙酸

盐浓度的环境中生存，因此常见于工业废水处理系统以

及油藏中。这种耐受性使其成为矿区内不可或缺的微

生物类群，在调节矿区煤层水体的碳循环和甲烷生成过

程中起到了关键作用。

在 WZ 中，甲烷囊菌(Methanoculleus) 的相对丰度

高达 97%，这表明该属在 WZ 矿区煤层水中的极端优

势地位。甲烷囊菌通常利用 H2/CO2 作为底物生成甲烷，

但也能够利用甲酸和乙酸盐等化合物[38]。这种广泛的

底物利用能力使其在多种厌氧环境中生存和繁殖。在

GZ 和 MH 中，优势的产甲烷菌属除了甲烷八叠球菌还

包括甲烷杆菌。甲烷杆菌是另一类广泛分布的产甲烷

菌，能够利用 H2/CO2 作为底物生成甲烷，其在全球多个

煤田中均有发现，如澳大利亚的 Gippsland 盆地、印度

的 Jharia 煤田以及中国的沁水盆地等[39]。

甲烷粒菌(Methanocorpusculum) 是 ZQ 中的主要产

甲烷菌，其相对丰度为 35.75%(图 3)。与甲烷囊菌类似，

甲烷粒菌也通过还原 CO2 生成甲烷[40]。这两类古菌的
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Fig.2    Bacterial community structures based on the genus level
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共存表明，在宁夏矿区煤层水中，CO2 还原可能是甲烷

生成的主要途径。此外，研究中还发现了一些低丰度的

产甲烷菌属，如甲烷短杆菌(Methanobrevibacter，相对丰

度 0.10%~4.54%)、 甲 烷 叶 菌 (Methanolobus， 0.61%~
3.98%) 和甲烷砾菌 (Methanocalculus， 0.17%~1.22%)。
虽然这些菌属的相对丰度较低，但它们依然在煤向甲烷

生成过程中发挥了重要的辅助作用。 

2.3    煤层水的化学特征

在煤层水中，阳离子和阴离子的组成具有显著的多

样性和浓度差异。主要阳离子包括 Na+、K+、Mg2+和

SO2−
4

SO2−
4

CO2−
3

Ca2+，而主要阴离子为 Cl−和 。Na+的质量浓度为

267~5 804 mg/L，均值 2 109.25 mg/L，表明 Na+是煤层

水中占主导地位的阳离子。K+的质量浓度相对较低，

在 5.4~163 mg/L，均值 29.90 mg/L。Cl−的质量浓度为

187.2~8 268 mg/L，均值 2 224 mg/L，显示该阴离子在矿

区水体中具有较高的浓度(表 3)。 的质量浓度为

53.1~6 720 mg/L，均值 1 900.6 mg/L，表明其在矿区水

样中广泛存在。仅在 HE、GZ 和 MH 样本中检测到

。煤层水的 pH 值介于 7.5~8.5，均值 8.03，显示矿

区水体整体呈弱碱性。
 
 

表 3    宁夏 12个典型矿区的煤层水化学特征参数
Table 3    Parameters of the hydrochemical characteristics of coal seam water from 12 typical mining areas in Ningxia

样品
编号

离子质量浓度/(mg·L–1) TDS/
(mg·L–1)

COD/
(mg·L–1) pH

Ca2+ Mg2+ K+ Na+ Cl− SO2−
4 HCO−3 CO2−

3

YD 49±4c 55±3e 5.42±0.6g 300±8 201±26h 480±59h 347±71de 0 1 332±120h 46±2e 8.2±0.11

HL 411±16a 201±14b 21.3±0.5c 3 235±264 3 890±229c 3 058±328b 151±12f 0 10 975±1526b 82±1b 7.5±0.07

WW 28±1d 30±3f 9.3±1.2f 267±32 187.2±18h 195±20i 386±32e 0 950±124h 48±2e 8.2±0.11

JN 163±27b 229±13bc 12.1±0.9e 835±96 525±28g 1974±188c 659±45b 0 4 230±211f 58±3.5d 8.1±0.09

HE 21±1e 37±1f 7.7±1.0f 1 030±19 696±22f 1 127±97fg 490±22cd 8±1a 3 300±408g 67±1.5c 8.5±0.08

JF 316±35b 205±9c 10.3±1.2e 918±77 983±117f 1 731±116cd 384±23e 0 4 532±224f 48±2.2e 7.8±0.06

GZ 6±1f 101±12d 32.3±1.2b 2 826±311 2 293±38d 2 761±138bb 800±27a 4±0.5 8 764±1246d 95±1.8a 8.3±0.05

ZQ 85±12c 81±3e 19.7±2.1c 1966±138 1841±153e 1 664±299de 698±58ab 0 6 245±1195e 40±1.9f 8.1±0.09

WZ 393±16a 697±63a 44.9±4.8d 5 708±231 6 053±188b 6 720±434a 433±34d 0 20 039±1039a 82±4.3b 7.9±0.01

YX 137±2c 123±4de 10.7±1.0e 1 261±112 905±95f 1 590±95de 531±95c 0 4 456±95f 39±1.7f 7.5±0.07

MH 25±1e 78±11d 163±20.8a 5 804±297 8 268±264a 53.1±4i 1 694±137g 271±22b 16 185±1050c 69±3.5c 8.4±0.06

HS 157±21b 81±9e 22.1±3.1c 1 161±111 842±57f 1 455±123ef 504±38cd 0 4 125±160f 52±2.8de 7.9±0.13

　　注：49±4表示化学特征参数的均值±标准差，pH无单位，以了解每个参数在不同测试下的变异情况。标准差越大，表示该参数在样本中

的波动越大。不同小写字母(a、b、c、d、e、f、g、i)表示0.05水平差异显著。
 
 

3    讨 论
 

3.1    煤层水化学特征与微生物群落结构的关系 

3.1.1    水化学特征对细菌群落的影响

在 HL 样本中，当 pH 值为 7.5 时，细菌群落的多样

性达到最高，Shannon 指数为 2.91，表明中性偏碱的环

境最有利于细菌群落的繁殖。相比之下，在 MH 样本

中，较高的 pH 值(8.4) 对应的细菌 Shannon 指数较低，

仅为 1.61，表明在较高 pH 环境中，细菌群落多样性有

所减少。从细菌组成来看，较低 pH 值环境中，产酸发

酵细菌和水解菌群占主导地位，这类细菌通常在中性或

弱酸性环境中表现出较强的活性。在 pH<8 的样

本(WZ、YX、HL、JF) 中，泰氏菌、理研菌和罗氏菌等菌

属的相对丰度较高。然而，随着 pH 值的升高，这些细

菌的相对丰度明显下降，可能与较高的碱性环境不利于

其生长有关。

除了 pH 值外，离子浓度也是影响细菌群落多样性

SO2−
4

SO2−
4

SO2−
4

SO2−
4

的重要因素。Cl−、K+、 和 Mg2+的增加与细菌群落

的多样性和丰度呈正相关。在 HL、WZ、JN、HE、JF
和 GZ 样本中 ， Cl−质量浓度从 187.2  mg/L 增加到

2 293 mg/L、K+从 5.42 mg/L 增加到 32.3 mg/L 时，细菌

的 Shannon 指数也从 2.60 增至 2.91。这表明较高的

Cl−和 K+浓度能够促进细菌群落的多样性和丰度。特

别是水解、产酸发酵细菌(如罗氏菌、产乙醇嗜蛋白菌

和泰氏菌)的丰度随着离子浓度的升高而增加，这些细

菌可能依赖特定的离子浓度进行代谢活动，尤其在发酵

过程中，某些离子可能作为关键的代谢调节因子。冗余

分析 (redundancy analysis，RDA) 显示 (图 4a)，罗氏菌、

产乙醇嗜蛋白菌和泰氏菌与 Cl−和 K+浓度呈显著正相

关性，表明这些离子的存在可能有助于促进这些细菌的

生长或功能。然而， 和 Mg2+则表现出不同的影响

模式。 浓度与产乙酸嗜蛋白菌的丰度呈正相关，

这表明该细菌可能利用硫酸盐作为电子受体或营养来

源，进行厌氧代谢。 和 Mg2+浓度对产乙醇嗜蛋白
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菌和泰氏菌表现出负相关性，可能表明这些菌属在高硫

酸盐浓度环境中无法有效生长或代谢。硫酸盐的存在

对于厌氧条件下的硫酸盐还原菌(SRB) 至关重要，但可

能对其他不依赖硫酸盐的细菌群落产生抑制效应。 

3.1.2    水化学特征对古菌群落的影响

在古菌群落中，pH 值和离子浓度对多样性和丰度

的影响相较于细菌群落较为均衡。虽然 pH 值对细菌

群落的影响较大，但对古菌的影响相对较小。研究发现，

Ca2+和 Mg2+的浓度变化对古菌群落的组成有显著影响。

当 Ca2+和 Mg2+分别维持在 25.61 和 39.82 mg/L 时，甲

烷杆菌在 MH、WZ 和 JN 样本中占据主导地位。这表

明这些离子可能在促进古菌的代谢功能中发挥关键作

用，特别是在甲烷生成过程中，Ca2+和 Mg2+可能参与一

些关键的酶促反应或结构功能的维持。随着 Ca2+和

Mg2+浓度的进一步升高，JF、HL 和 HE 样本中的甲烷

八叠球菌和甲烷粒菌逐渐占据主要位置。这两类产甲

烷菌的生长环境较为宽松，尤其是甲烷八叠球菌表现出

较强的耐受性，能够适应高浓度的铵、盐和乙酸等压力

环境。在这些样品中，Ca2+和 Mg2+离子浓度的升高可

能为这些古菌提供了稳定的环境，使其在矿区水体中维

持较高的丰度。另外，细菌和古菌群落之间可能存在复

杂的生态关系。在产酸发酵细菌和水解菌的代谢过程

中，生成的有机酸和其他代谢副产物可以为古菌，尤其

是产甲烷菌提供底物(如乙酸和氢气)，从而促进甲烷生

成。典范对应分析 (canonical  correspondence  analysis，
CCA) 显示(图 4b)，某些细菌群落(如罗氏菌和泰氏菌)
的丰度与古菌群落中的甲烷杆菌和甲烷八叠球菌有一

定的关联性。这表明，在宁夏矿区的煤层水中，细菌

和古菌可能通过共生或代谢互补的方式维持群落的稳

定性。 

3.2    水化学特征与微生物代谢功能的关系

微生物的代谢功能活性与其所处的水化学环境密

切相关，尤其是水中的 Ca2+、Mg2+、K+、Na+、Cl−以及

COD 等环境因子对微生物代谢产生了显著影响(图 5)。
Ca2+质量浓度范围为 5.6~411.0  mg/L、Mg2+为 30.3~
697.0 mg/L 时，Ca2+、Mg2+与多种细胞代谢功能呈现负

相关性，特别是与细胞运动(A10)、细胞内运输、分泌和

囊泡运输(A11) 以及无机离子运输与代谢(A19) 的负相

关性较为显著。Ca2+和 Mg2+作为细胞内重要的信号分

子，其浓度的变化可以显著影响细胞的代谢活动。虽然

在适量时它们对于维持细胞正常功能至关重要，但过高

的离子浓度会引发信号通路的异常激活，干扰细胞骨架

的稳定性，进而抑制正常的细胞运动和物质运输过程。

高浓度 Ca2+和 Mg2+还可能抑制囊泡运输系统，影响蛋

白质、酶类的分泌以及细胞内的物质交换。

K+质 量 浓 度 为 5.42~163  mg/L、 Na+为 267~
5 804 mg/L 时，其在细胞代谢功能中的表现更为复杂，

既有负相关也有正相关性。K+、Na+与细胞周期控制、

细胞分裂、染色体分配(A6) 及防御机制(A7) 呈负相关。

这可能是因为在这些生物过程中，钠钾泵需要维持较低

的 Na+、K+浓度，以保持细胞稳态。然而，K+、Na+与碳

水化合物运输和代谢(A14) 及氨基酸运输和代谢(A15)
呈现正相关。通过消耗 ATP(Adenosine Triphosphate，
三磷酸腺苷)维持细胞内外的 K+和 Na+浓度梯度，这一

过程需要大量能量，可能推动了细胞能量代谢和物质

运输系统的活跃，促进了碳水化合物、氨基酸等的代

谢(图 5)。
Cl−质量浓度为 187~8 268 mg/L 时，其对细胞周期

控制、细胞分裂、染色体分配(A6)、防御机制(A7) 和次

级代谢物生物合成和分解(A20) 呈现强烈的负相关性。
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图 4    基于宁夏典型矿区煤层水样本中物种信息的 RDA /CCA 分析
Fig.4    Redundancy analysis (RDA) and canonical correspondence analysis (CCA) based on the species information of samples of coal seam

water from typical mining areas in Ningxia
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Cl−可能通过改变关键代谢酶的结构或通过竞争性抑制

酶的活性位点，抑制次级代谢物的合成和分解。这种抑

制作用可能导致细胞防御机制的减弱，抑制细胞生长和

代谢的正常进行。高浓度 Cl−可能干扰细胞周期调控

系统，影响细胞分裂和染色体分配的正常进行。

HCO−3 HCO−3

HCO−3

HCO−3

质量浓度为 151~1 694 mg/L 时， 与碳

水化合物运输和代谢(A12-A19) 等代谢过程呈现正相

关(图 5)。这主要因为 是细胞内和体液中重要的

缓冲系统，它通过调节酸碱平衡，帮助细胞维持正常的

代谢活动。当环境中 浓度增加时，细胞能够更有

效地调控 pH 值，使代谢途径(如碳水化合物代谢、氨基

酸代谢等 )更为活跃。COD 是有机物含量的指标，

COD 为 40~95 mg/L 时，它与能量产生和转化(A13) 及
碳水化合物运输和代谢(A14) 呈显著正相关。COD 值

越高，表明水中有机物质的浓度越高，这为微生物提供

了丰富的碳源，直接促进了微生物的碳水化合物代谢功

能。研究表明，pH 值在样本中维持在 7.4~8.5，但与微

生物代谢功能的直接相关性不太明显。这可能是由于

研究区域内 pH 值变化相对较小，对微生物的整体代谢

功能影响有限。 

4    结 论

(1) 煤层水中细菌群落丰度较高、分布较均匀。细

菌群落的多样性在偏碱性环境(pH=7.5) 时达到最高；古

菌受 pH 值影响较小，均匀性较差。由于低多样性和缺

乏共存的 OTU，古菌群落在矿区环境中所面临的生态

压力和资源竞争较大。

(2) 煤层水中 Cl−、K+与细菌群落的多样性呈正相

关。不同的煤层水样本中随着 Cl−和 K+浓度增大，产酸

发酵细菌 RombOTUsia、Proteiniborus 和 Tissierella 随

之增加；Ca2+和 Mg2+的浓度变化对古菌群落组成有显

著影响，特别是在甲烷生成过程中，这些阳离子可能参

与关键的酶促反应。

CO2−
3 HCO−3

(3) 在宁夏地区煤层水中，Ca2+、Mg2+对细胞运动、

细胞内运输、分泌、囊泡运输及无机离子运输和代谢表

现出负相关性，抑制这些代谢过程；K+、Na+在细胞周期

控制、细胞分裂、染色体分配等生物过程中呈负相关性，

但对能量代谢、氨基酸运输及碳水化合物代谢则有正

面影响； 和 与多种微生物代谢功能(如细胞

内缓冲、代谢产物运输)呈正相关，表明它们在维持细

胞酸碱平衡和支持代谢活动中起重要作用。
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图 5    煤层水化学特征与微生物代谢功能的显著性分析
Fig.5    Analytical results of correlations between the hydrochemical characteristics of coal seam water and microbial metabolic functions
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