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摘要：为查明干旱区含氟地下水中微生物群落结构、功能特征及其与水化学环境因子之间的作用关系,以和田河流域绿洲区 LF 组(ρ(F
-

)≤1.0mg/L)、

MF组(1.0mg/L <ρ(F
-

)≤2.0mg/L)、HF组(ρ(F
-

)>2.0mg/L)3组地下水为研究对象,采用 16s RNA高通量测序技术探究不同氟(F
-

)含量水平下地下水细菌群

落多样性、结构及功能差异.结果表明:①3 组地下水中细菌群落多样性指数受 F
-

含量影响较小,但群落结构差异明显.②变形菌门是 3 组地下水的优势

菌门,相对丰度分别为 67.61%(LF组)、52.02%(MF组)、41.34%(HF组);嘉利翁氏菌属、氢噬胞菌属、硝化螺旋菌属、Ferritrophicum等在 LF组或MF

组的相对丰度远高于 HF 组;鞘脂菌属是 HF 组的优势菌属,在 LF 组和 MF组中相对丰度很低.③F
-

、HCO3

-

、Ca2+、NO3

-

和 Cl
-

为影响含氟地下水细菌

群落结构的关键化学指标.④根据 PICRUSt2功能预测,3组地下水中主要功能基因均为新陈代谢功能,与LF组相比,HF组的细菌在参与辅因子丰度和维

生素代谢的途径中活性显著降低.⑤HF 组相对丰度较高的嘉利翁氏菌属、氢噬胞菌属、硝化螺旋菌属等化能自养型固碳微生物均与 F
-

和 HCO3

-

含量

呈显著负相关性,与 Ca2+含量呈显著正相关(P<0.01).绿洲区地下水中微生物群落结构、功能差异及其与环境因子的相关性,体现了干旱区含氟地下水中

化能自养型固碳微生物对 F
-

的迁移与转化过程有显著影响,其相对丰度同时也受到 F
-

含量的影响. 
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Microbial community characteristics and environmental response of fluorinated groundwater in arid areas. LI Ling1, FAN 
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Abstract：Microbial community structures, functional characteristics, and their relationships with hydrochemical environmental factors 

in arid areas of oasis area of the Hotan River Basin with fluoride-containing groundwater were investigated. Three groups of 

groundwater were analyzed: the LF group (ρ(F
-

) ≤ 1.0mg/L), MF group (1.0mg/L<ρ (F
-

) ≤ 2.0mg/L), and HF group (ρ (F
-

)>2.0mg/L). 

The diversity, structural composition, and functional characteristics of the bacterial communities in the groundwater of the three groups 

were investigated using high-throughput sequencing. The results showed that ① While the diversity of the bacterial communities in the 

three groups was less affected by F contents, significant differences in community compositions were observed. ②Proteobacteria 

represented the dominant phylum in all three groups, with relative abundance of 67.61% (LF group), 52.02% (MF group), and 41.43% 

(HF group). The dominant bacterial genus in the HF group was Sphingobium, which had relatively low abundance in the LF and MF 

groups. The relative abundance of Gallionella, Hydrogenophaga, Nitrospira, and Ferritrophicum was markedly higher in the LF or MF 

groups compared with the HF group. ③ F
-

, HCO3
-

, Ca2+, NO3
-

, and Cl
-

 were key indicators that affected bacterial community structures 

in F-containing groundwater. ④ PICRUSt2 functional prediction indicated that metabolic functions dominated in all three groups, while 

bacteria in the HF group showed reduced activities in pathways involved in co-factor abundance and vitamin metabolism compared with 

the LF group. ⑤ Gallionella, Hydrogenophaga, Nitrospira, and other chemoautotrophic carbon-fixing microorganisms , which had 

relatively high abundance in the HF group were significantly negatively correlated with the F
-

 and HCO3
-

 contents, and significantly 

positively correlated with the Ca2+content (P<0.01). At the same time, Nitrospira was also positively correlated with NO3
-

 and negatively 

correlated with NH4
+(P<0.01). The structural and functional differences in microbial communities in the groundwater of the oasis area of 

the Hotan River Basin, as well as their correlations with environmental factors, reflect the bidirectional relationship between 

chemoautotrophic carbon-fixing microorganisms and groundwater F
-

 contents in arid areas. 
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微生物是地下水系统的重要组成部分
[1]
,它们

通过同化、异化作用等代谢活动,积极参与物质循环

和能量转换,从而深刻影响着地下水中化学成分的

形成与演化
[2]
.目前 ,围绕微生物作用下地下水中

SO4
2-
、NO3

-

、Fe、Mn、As等化学成分的迁移与转

化已开展大量研究
[3-8]

.但由于氟具有抗菌活性,可抑

制酶的活性、细胞内酸的形成以及营养物质的吸

收、转化与利用
[9-10]

,在以往对地下水系统中氟循环

的研究,微生物因素未被充分考虑.近年来,随着分子

生物学技术的发展,微生物对地下水中氟循环的影

响逐渐成为环境水文地质学领域的研究热点.已有

研究证实,微生物可通过释放外源性物质降低 pH

值、形成络合离子或改变矿物饱和度,加速萤石、磷

灰石、黑云母等含氟矿物中氟的释放,积极参与氟循

环
[11-14]

.同时,微生物的生长与环境因素密切相关,水

化学特征及水动力条件的变化,将直接影响微生物

的生存状态,进而改变水-微生物-矿物相互作用过

程,最终对地下水系统内氟的迁移转化产生影响
[15]

,

如Zhang等
[16]
对运城市七级镇浅层高氟地下水的调

查分析表明,F
-

和 TOC 可能在这些地下水微生物群

落结构的形成过程中发挥了重要作用;张怀胜等
[17]

在衡水市桃城区含氟地下水的研究中发现,门级别

微生物存在 4个典型特征类群,且 NO3
-

、F
-

与取样深

度是影响微生物群落结构的主要因子.陈婷等
[18]
研

究发现新疆奎屯河流域 TDS、COD 和 F
-

是影响高

氟地下水微生物群落结构的显著因素,并推测微生

物可能通过调节地下水的化学环境参与氟的迁移

转化
[18]

.然而不同区域含氟地下水的微生物群落特

征存在地域差异,其与环境因子的相互作用机制尚

未形成统一认知,且缺乏对特定功能菌群与氟迁移

转化耦合关系的深入探讨. 

全球范围内氟离子含量高于饮用水安全水平

(1.5mg/L)是一个广泛存在的问题,但在干旱和半干

旱地区最为严重
[19]

.部分区域地下水中 F
-

含量甚至

超过 10mg/L,远超人体与植物的耐受阈值,此外干旱

区高氟地下水常伴生高 Na
+
、高 TDS、高 As或高 I

等,存在毒性协同效应,加剧氟中毒风险
[20-21]

.以新疆

南部为例,地下水中氟含量超过 0.5mg/L 时,氟斑牙

检出率已达地氟病区标准
[22]

.和田河流域绿洲作为

干旱区高氟地下水分布的典型区域,其南部高中山

区出露的变质岩系含大量黑云母、角闪石等含氟矿

物,为绿洲区地下水中的氟提供充足物质来源,同时

在地形地貌、干旱气候影响下经过溶滤、蒸发浓缩

等作用,氟迁移至冲洪积细土平原并逐年累积,使氟

含量较高成为绿洲区地下水的典型特征.以往针对

该区域的研究多集中于地下水中氟含量水平、空间

分布、健康风险评估及水文地球化学过程
[23]

,尚未系

统开展含氟地下水微生物群落特征及微生物作用

下氟的迁移转化规律研究.据课题组前期研究发现,

洛浦县地下水中 F
-

含量及其人体健康风险指数在

绿洲区四个县市中均为最高
[24]

.鉴于此,以和田河流

域绿洲区洛浦县为例,结合水文地球化学分析与微

生物生态学方法,通过 16S rRNA高通量测序技术查

明不同 F 含量地下水的微生物群落结构与功能特

征,重点解析特定功能微生物与氟迁移转化的耦合

关系,旨在揭示干旱区含氟地下水微生物群落的环

境响应机制,为含氟地下水合理开发利用提供理论

支撑,同时完善干旱区地下水氟生物地球化学循环

理论体系. 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

研究区位于和田河流域的冲洪积平原,地处昆

仑山北麓,塔里木盆地南缘,紧邻玉龙喀什河;属暖温

带大陆性干旱沙漠气候,多年平均气温为 11.5 ,℃多

年平均降水量为 34.5mm,年蒸发量为 2226mm
[25]

.地

下水类型主要以第四系孔隙潜水为主,在 259.1m 勘

探深度内没有揭露到承压含水层.地表覆盖的巨厚

第四纪松散堆积物构成了地下水赋存的主要场所,

下伏古近纪-新近纪的砂质、粉砂质和泥质岩,构成

了相对隔水的基底
[24]

.受地形地貌控制,地下水由南

向北流,含水介质南部以卵、砾石为主,向北逐渐过

渡为以砂为主,个别地段夹有粉土、粉质黏土薄层或

透镜体(图 1).沿地下水流程,地下水埋藏深度逐渐变

浅,径流强度逐渐变弱. 

研究区干旱少雨,地下水的主要补给来自河流、

渠系及田间灌溉水的入渗,其次有山区基岩裂隙水

的侧向补给.强烈的地面蒸发和植物蒸腾、侧向潜流

补给北部沙漠区以及人工开采是地下水的重要排

泄方式. 
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图 1  研究区典型水文地质剖面 

Fig.1  Typical hydrogeological profile of the study area 

1.2  样品采集与测试 

依托“和田地区地下水资源保护与规划”项目,

结合研究区地下水流向及实际用水情况,于 2022年 3

月在洛浦县采集地下水样(均为潜水样,采样深度在

80~120m之间)51组用于水化学检测(图 2),检测指标

有 TDS、pH值、Na
+
、K

+
、Ca

2+
、Mg

2+
、Cl

-

、SO4
2-
、

HCO3
-

和 F
-

,以分析洛浦县地下水中氟含量及空间分

布状况.2024年 10月沿地下水流向选取 12个原位点

采集地下水样品,用于水化学及微生物检测,以研究

洛浦县含氟地下水中微生物特征.每个点位共采集 3

份样品,一份采用便携式水质分析仪现场测定水温、

pH值等指标;一份按照《生活饮用水标准检验方法》

(GB/T 5750-2023)要求
[26]

,检测 TDS、Na
+
、K

+
、Ca

2+
、

Mg
2+
、Cl

-

、SO4
2-
、HCO3

-

、NH4
+
、NO3

-

、NO2
-

、F
-

等指标;一份地下水样品(>5L)经 0.22μm 滤膜真空抽

滤后放入干冰盒保存,委托上海美吉生物科技有限公

司完成 16S rRNA高通量测序. 

 

图 2  研究区采样点位置 

Fig.2  Distribution of sampling points in the study area 

根据 Fast DNA SPIN Kit for Soil说明书抽取地

下水样品的微生物总 DNA.完成 DNA 抽取后,测定

DNA 浓度和纯度,采用 1%的琼脂糖凝胶电泳检测

抽提的基因组 DNA 的完整性 .使用正向引物

515F(GTGCCAGCMGCCGCGG)和反向引物 907R 

(CCGTCAATTCMTTTRAGTTT)对细菌 16S rRNA

基因 V4-V5 区进行 PCR 扩增,PCR 产物纯化后,构

建文库并于 Illumina PE300/PE250平台进行测序
[27]

.

对双端原始测序序列进行质控与拼接后的优化序

列再进行降噪处理,生成 ASVs表. 

1.3  数据统计与分析 

基于 Sliva 16S rRNA基因数据库,使用 classify- 

sklearn(Naive Bayes)注释方法对ASVs进行物种分类

学注释.依据ASVs表,计算Alpha多样性指数,分析微

生物群落丰富度、均匀度等;基于 abund_ jaccard距离

算法,通过主坐标分析(PCoA)对群落组成的相似性进

行降维可视化,同时采用相似性分析(ANOSIM)检验

不同组间群落组成的差异显著性;绘制 Upset 图、群

落Circos图等,分析细菌群落的结构特征,识别优势菌

群;采用 VIF方差膨胀因子分析去掉共线性环境因子,

并进行冗余分析(RDA 分析),识别重要环境因子及与

环境变化相关的关键物种;采用 PICRUSt2(2.2.0版本)

软件对 16S测序数据进行功能预测分析,并对组间功

能分类丰度进行 t-test检验
[28]

. 

2  结果与分析 

2.1  地下水化学特征 

洛浦县地下水呈弱碱性,pH 值在 7.15~7.72 之

间;TDS含量高,除 LP45、LP47、LP51外,其余样品

中TDS含量均高于 1000mg/L,平均值为 1552.9mg/L,

大部分为微咸水.NH4
+
含量平均值为 0.07mg/L,NO3

-

含量平均值为 34.4mg/L,F
-

含量在 0.7~2.7mg/L之间



1期 李  玲等：干旱区含氟地下水微生物群落特征及其环境响应 357 

 

(表 1).洛浦县西南侧靠近玉龙喀什河以及山前砾质

平原,地下水中 F
-

含量普遍低于 1mg/L;向东北侧延

伸,逐渐远离河道靠近沙漠地区,地下水中 F
-

含量普

遍高于 1mg/L.洛浦县高氟地下水处于高钠低钙的

化学环境中 ,部分高氟地下水化学类型以

HCO3·Cl-Na 为主,部分为处于沙漠边缘受蒸发浓缩

作用影响强烈的 SO4·Cl-Na 型水.本研究将地下水

样分为 LF(ρ(F
-

)≤1mg/L)、MF(1mg/L<ρ(F
-

)≤2mg/L)、

HF(ρ(F
-

)>2mg/L)3 组,以进一步分析微生物群落特

征及其与水化学环境因子间的关系. 

表 1  研究区地下水主要离子含量 

Table 1  Concentrations of principal ions in the groundwater of the study area 

分组 编号 pH值 TDS Na+ Ca2+ Mg2+ Cl
-

 SO4

2- HCO3

-

NH4

+ NO3

-

 NO2

-

 F
-

 

LP39 7.35 1236.9 224.0 120.2 77.8 237.5 307.4 380.8 0.04 79.6 — 1.0 

LP46 7.30 3302.4 670.9 360.7 72.9 611.5 1488.9 164.8 0.05 15.0 — 0.7 

LP47 7.72 846.0 154.5 88.2 43.7 163.1 230.5 280.7 0.04 25.6 — 1.0 

LP51 7.70 1248.5 229.5 152.3 53.5 258.8 307.4 378.3 0.05 57.8 — 0.9 

LF 

LP58 7.32 983.1 194.8 96.2 53.5 205.6 240.2 360.0 0.04 12.7 — 1.0 

LP02 7.38 1206.3 257.9 96.2 72.9 226.9 278.6 463.8 0.04 41.8 0.1 1.9 

LP03 7.40 1393.3 303.6 121.8 62.2 317.6 355.4 463.8 0.27 0.4 — 1.5 

LP10 7.46 1862.0 488.5 64.1 99.6 475.0 451.5 561.4 0.04 2.6 — 1.9 
MF 

LP45 7.72 637.8 125.6 56.1 36.4 134.7 163.3 225.8 0.05 2.7 — 1.9 

LP17 7.33 1385.1 264.6 112.2 98.2 297.8 349.7 476.0 0.04 24.6 — 2.2 

LP38 7.15 2998.2 703.6 192.4 165.2 779.9 826.1 549.2 0.08 56.0 0.3 2.7 HF 

LP40 7.36 1534.9 309.5 57.7 144.8 282.2 384.2 524.8 0.04 93.8 0.3 2.4 

注:除pH值外 , 单位:mg/L ,“-”表示“未检出”. 

2.2  细菌群落多样性分析 

不同 F
-

含量地下水的 Sobs指数、Shannon指数、

Simpson指数差异性如图 3所示.Sobs指数反映细菌种

类的丰富度,HF 组略高于 MF 和 LF 组,平均值分别为

1178, 1141, 1076.Shannon指数值越大,说明群落多样性

越高,HF 组在细菌种类多样性方面略占优势,MF 组、

LF组相差不大.Simpson指数值越大则说明群落多样性

越低,3组地下水样品的Simpson指数大小顺序为LF组

>HF组>MF组,与 Shannon值反映的情况相一致(图 3). 

研究区 3组地下水样中细菌种类的丰富度和多

样性受 F
-

含量影响较小,但细菌群落结构存在显著

性差异(r=0.758,P=0.001).通过 PCoA 分析发现,HF

组、MF 组和 LF 组聚集在一起,没有重叠部分且相

距较远
[29]

(图 4). 

2.3  细菌群落结构分析 

对ASVs进行物种分类学注释,研究区 3组地下

水中共鉴定出 63 个门、196 个纲、491 个目、811

个科、1628个属、3287个种,总计 ASV 24008个. 

 

图 3  地下水细菌 Alpha多样性指数箱型 

Fig.3  Box plot of alpha diverity indices of groundwater bacterial communities 
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Upset 矩阵图显示了 3 组地下水中特有及共有

的 ASV和属数量.特有 ASV数量大小顺序为 LF组

(8656个)>MF组(8000个)>HF组(5598个),3组共有

ASV 数量有 291 个;LF 组与 MF 组共有 ASV 数量

(608个)大于 LF组与 HF组共 ASV数量(333个)(图

5a).特有属数量的大小顺序也是 LF 组>MF 组>HF

组,共有属数量有 572个,LF组与MF组共有属个数

(211 个)大于 LF 组和 HF 组共有属个数(131 个)(图

5b).由此可见,可能由于受到氟抗菌活性的影响,洛

浦县 F
-

含量较高(ρ(F
-

)>1mg/L)的地下水中有相当数

量菌落不适宜生存,这与张怀胜等对衡水市桃城区

深层含氟地下水的研究一致
[17]

. 

 

图 4  不同 F
-

含量地下水细菌群落 PCoA分析 

Fig.4  PCoA of bacterial communities in groundwater with 

different fluoride contents 

 绘制门水平和属水平 HF组、MF组和 LF组地

下水的细菌群落 Circos图.如图 6a所示,门水平上 3

组地下水的优势菌门有所不同,HF 组中相对丰度前

五的是变形菌门 (Proteobacteria)、绿弯菌门

(Chloroflexi)、浮霉菌门(Planctomycetota)、放线菌

门 (Actinobacteriota) 和 unclassified_k_norank_d_ 

Bacteria; MF 组中相对丰度前五的是变形菌门

(Proteobacteria)、厚壁菌门(Proteobacteria)、拟杆菌

门(Bacteroidota)、脱硫细菌门(Desulfobacterota)、疣

微菌门(Verrucomicrobiota);LF 组中相对丰度前五的

是 变 形 菌 门 (Proteobacteria) 、 拟 杆 菌 门

(Bacteroidota)、硝化螺旋门(Nitrospirota)、放线菌门

(Actinobacteriota)、浮霉菌门(Planctomycetota).其中

变形菌门是 3 组地下水中的绝对优势菌门,相对丰

度分别为 67.61%、52.02%、41.34%,随 F
-

含量升高

其相对丰度逐渐降低;拟杆菌门的相对丰度同样也

是随 F
-

量升高而减低,而绿弯菌门相对丰度的大小

顺序是 HF组>MF组>LF组,其中 HF组远高于其余

两组.HF、LF组中浮霉菌门和放线菌门的相对丰度

高于MF组;厚壁菌门和脱硫酸细菌门在MF组的相

对丰度高于其他两组;硝化螺旋体门为 LF组的优势

菌门,但在MF组和 HF组中相对丰度很低. 

 

图 5  不同 F
-

含量地下水细菌群落 Upset图 

Fig.5  Upset plot of bacterial communities in groundwater 

with different fluoride contents 

左边水平柱状图表示各样本 ASV(a)或属(b)的统计数值,中间矩阵中,单

个点表示某个样本特有的 ASV或属,点和点之间的连线表示不同样本 

特有的交集,竖直柱状图中则分别表示对应的交集的统计数值 

洛浦县含氟地下水中相对丰度排名前五的优

势菌属,大多属于变形菌门.属水平上,HF 组中的优

势菌属(相对丰度>4%)为鞘脂菌属(Sphingobium)、

unclassified_k_norank_d_Bacteria 、 无 色 杆 菌 属

(Achromobacter) 和 norank_o_RBG-13-54-9 、
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Candidatus_Omnitrophus;MF 组中优势菌属(相对丰

度>4%)有嘉利翁氏菌属(Gallionella)、未分类氢噬

胞 菌 属 (norank_f_Hydrogenophilaceae) 、

Ferritrophicum;嘉利翁氏菌属(Gallionella)、无色杆

菌 属 (Achromobacter) 、 氢 噬 胞 菌 属

(Hydrogenophaga)、硝化螺旋菌属 (Nitrospira)、

Ferribacterium、unclassified_f_Gallionellaceae为 LF

组的优势菌属(相对丰度>4%)(图 6b). 

 

图 6  不同 F
-

含量地下水细菌群落 Circos图 

Fig.6  Circos plot of bacterial communities in groundwater with different fluoride contents 

2.4  细菌群落与环境因子相关性分析 

选取相对丰度排名前5的优势菌属与地下水化学

环境因子进行冗余分析(RDA),如图 7 所示,第一和第

二坐标轴对群落的解释率分别为 22.00%和 11.32%,表

明水化学环境对细菌群落影响显著
[18]
.其中 F

-

、NO3
-

、

Ca
2+
、Cl

-

和HCO3
-

在显著性水平上解释了细菌群落结

构的差异性 (r
2
=0.6348,P<0.001; r

2
=0.4616,P<0.001; 

r
2
=0.3037,P<0.05;r

2
=0.2255,P<0.05;r

2
=0.2216,P<0.05)

[30]
. 

F
-

和 HCO3
-

与嘉利翁氏菌属、 unclassified_f_ 

Gallionellaceae、氢噬胞菌属、无色杆菌属的相对丰

度均呈负相关,仅与 unclassified_knorank_d_Bacteria

的相对丰度呈正相关 ;NO3
-

与嘉利翁氏菌属、

unclassified_f_ Gallionellaceae 的相对丰度呈负相关,

与无色杆菌属和氢噬胞菌属的相对丰度呈正相

关 ;Ca
2+
与 嘉 利 翁 氏 菌 属 、 unclassified_f_ 

Gallionellaceae的相对丰度呈正相关,与无色杆菌属、

unclassified_knorank_ d_Bacteria 的相对丰度呈负相

关;Cl
-

与氢噬胞菌属和无色杆菌属的相对丰度均呈负

相关,与嘉利翁氏菌属、unclassified_f_Gallionellaceae、

unclassified_ knorank_d_Bacteria的相对丰度之间的相

关性较弱(图 7). 

 

图 7  地下水优势菌属与环境因子的 RDA分析 

Fig.7  RDA chart of dominant bacterial genera in groundwater 

and associations with environmental factors 
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2.5  细菌群落功能预测分析 

采用 PICRUSt2 功能预测地下水中细菌群落

的功能组成及丰度,结果显示所有样品细菌群落的

KEGG代谢通路共包括新陈代谢、遗传信息处理、

环境信息处理、细胞过程、有机系统和人类疾病这

6类一级代谢功能,46类二级代谢功能和 418类三级

代谢功能.在二级代谢功能中全局和概览通路、碳水

化合物代谢、氨基酸代谢、能量代谢、辅因子和维

生素代谢、膜运输所占比例最高(>3.0%),且其所属

一级功能层均为新陈代谢(图 8). 

 

图 8  不同 F
-

含量地下水细菌群落 KEGG通路注释结果 

Fig.8  KEGG pathways associated with bacterial communities in groundwater with different fluoride contents 

 

图 9  不同 F
-

含量地下水细菌群落二级代谢功能的 t-test检

验柱状 

Fig.9  Bar chart showing t-test analysis of the functions of 

secondary metabolites associated with bacterial communities  

in groundwater with different fluoride contents 

“*”表示 P<0.05水平下显著差异;“**”表示 P<0.01水平下显著差异;

“***”表示 P<0.001水平下显著差异 

与 LF 组比,HF 组的复制和修复、翻译、碳水

化合物代谢、全局和概览通路的相对丰度显著增加,

信号传导的相对丰度是显著降低的.与 LF 组比,MF

组的复制和修复、翻译、辅因子和维生素的代谢、

能量代谢的相对丰度显著增加,氨基酸代谢的相对

丰度是显著降低的.HF组相对于MF组来说,信号传

导、辅因子和维生素的代谢的相对丰度显著降低,

氨基酸代谢的相对丰度是显著增加的(图 9). 

3  讨论 

3.1  不同 F
-

含量地下水细菌群落特征 

目前关于含氟地下水中微生物群落特征的研

究表明,其优势菌门在不同地区存在一定的地域差

异性 .如研究区含氟地下水中的优势菌门为

Proteobacteria、Bacteroidota 和 Chloronlexi, Zhang

等
[16]
研究发现,运城市七级镇高氟地下水的优势菌

门是 Proteobacteria、Bacteroidota 和 Cyanobacteria;

而张怀胜等发现,衡水市桃城区深层含氟地下水中

Proteobacteria、Bacteroidota和 Nitrospirae是主要的
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优势菌门
[17]

;陈婷等
[18]
研究发现 Proteobacteria、

Actinobacteria 和 Bacteroidota 是新疆奎屯河流域含

氟地下水的优势菌门.尽管存在地域差异,但变形菌

门作为细菌中最大的门类,广泛存在于土壤和水体

等自然环境中,在含氟地下水中始终占绝对优势.洛

浦县与运城市七级镇含氟地下水中变形菌门的相

对丰度随 F
-

含量的增加而降低,但在衡水市桃城区

深层含氟地下水中变形菌门的相对丰度随 F
-

含量

而升高.七级镇含氟地下水样是浅层地下水,与外界

环境的物质交换频繁,微生物群落更为复杂.当 F
-

含

量增加时,多种微生物类群可能受到不同程度的影

响,使其相对丰度变化趋势不同于深层地下水
[27]

.洛

浦县含氟地下水的采样深度在 80~120m,属于中等

深度地下水,处于相对封闭的环境,溶解氧含量大幅

降低,营养物质相对匮乏,微生物群落结构趋于简

单.F
-

含量增加可能对变形菌门的代谢过程产生直

接抑制作用,但变形菌门可能由于缺乏足够的能量

和物质来抵御 F
-

的毒性,导致其相对丰度随 F
-

含量

增加而降低.衡水市桃城区含氟地下水样为深层地

下水,且变形菌门与 Fe 和 Mn 等金属离子存在显著

的正相关性,可能由于金属离子与 F
-

形成络合物,可

降低 F
-

的生物有效性,从而缓解对变形菌门的抑

制 

[31]
. 

研究区含氟地下水中优势菌属相对丰度与 F
-

含

量相关性显著(图 7),Gallionella、Hydrogenophaga、

Nitrospira和 Ferritrophicum是 LF组或 MF组的优

势菌属 ,在 HF 组的相对丰度普遍较低 .其中

Gallionella 是一种化能自养的铁氧化细菌,在 LF 组

(10.30%)中的相对丰度高于 MF 组(7.26%),但在 HF

组 中 相 对 丰 度 较 低 (0.55%).Gallionella 属 于

Gallionellaceae,该菌科含有核糖二磷酸羧化酶/加氧

酶(Rubisco),可通过 Rubisco 催化的反应,利用 Fe
2+

作为电子供体,将 CO2或溶解无机碳(DIC)固定为有

机碳 ,完成卡尔文-本森-巴沙姆循环
[32-33]

.此外

norank_f_Hydrogenophilaceae和Hydrogenophaga也

是 LF 组和 MF 组的优势菌属.Hydrogenophaga 是

Hydrogenophilaceae 的代表性属,是一种兼性噬氢自

养菌,能够利用 H2和 CO2或 DIC 合成细胞有机质,

其反应如下: 

 
3 2 2 2

HCO 2H CH H O OH
− −

+ = + +  (1) 

 
2 2 2 2

CO 2H CH O H O+ = +  (2) 

地下水中噬氢自养微生物的代谢和固碳过程

显著影响着 DIC的浓度
[34-35]

.Nitrospira的相对丰度

在 LF 组较高(4.59%),作为典型亚硝酸盐氧化细菌,

是氮循环中的关键微生物,可将亚硝酸盐(NO2
-

)氧

化为硝酸盐(NO3
-

)
[36-37]

.该过程可驱动化能自养固

碳,Nitrospira通过逆三羧酸循环(rTCA cycle)利用亚

硝酸盐氧化产生的能量,在低氧或无氧环境中进行

无机碳固定
[38]

.研究发现,地下水系统中 rTCA 循环

相关基因的丰度与 DIC 浓度呈显著相关性,表明

DIC与基于 rTCA 固碳途径的化能自养微生物之间

存在密切联系
[39]

.硝化作用产生的硝酸盐还可加速

碳酸盐岩的溶解,进而影响地下水中 DIC 的浓度. 

Ferritrophicum是一种铁氧化细菌,在 MF组(5.08%)

中的相对丰度最高,可通过铁氧化产生的能量固定

CO2 以支持其生长.Gallionella、Hydrogenophaga、

Nitrospira和 Ferritrophicum均属于化能自养型微生

物,具有固碳作用,它们在研究区不同氟含量地下水

中相对丰度存在显著差异,可推断化能自养型固碳

微生物在该区地下水的氟循环中发挥着重要作用,

其生态功能与 F
-

含量水平存在潜在关联
[40-41]

. 

研究区 HF 组地下水中的优 势菌属是

Sphingobium,相对丰度为 6.34%,在 LF 组(0.66%)、

MF组(0.54%)中相对丰度低,表明 Sphingobium对氟

的抗菌活性可能具有一定的耐受性
[42]

.研究发现,部

分 Sphingobium菌种具有溶磷功能,能够参与含水介

质中磷灰石的溶解
[43]

.萤石 (CaF2)、磷灰石

[Ca5(PO4)3(OH,F,Cl)]、云母、角闪石、某些黏土和

蓝铝石(NaF)的化学风化和溶解作用地下水中是 F
-

的主要物质来源,其中氟磷灰石由于其结构中的磷

酸盐而容易受到微生物的攻击.具有溶磷功能的微

生物可以在营养有限的条件下通过酸解、螯合和封

存反应从磷灰石中获得磷酸盐等营养物质的同

时 

[44]
,还有氟的释放,反应如下: 

 
2 2

5 4 3 4
Ca PO F 3H 5Ca 3HPO F

− + − −

+ = + +( )  (3) 

研究区含水介质中有磷灰石的存在,由此可见

鞘脂菌属是该区高氟地下水中氟富集的主要贡献

者之一,Sphingobium相对丰度与 F
-

含量呈正相关性,

也证实了这一观点. 

3.2  化能自养固碳微生物对地下水中 F
-

的影响 

研究表明干旱半干旱气候下,地下水中 F
-

含量主

要受到萤石(CaF2)及方解石(CaCO3)等含钙矿物的溶
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解平衡控制
[45]

,二者在水溶液中会发生以下反应: 

 
2 2 2 3

CO H O H CO+ ↔  (4) 

 
2 3 3

H CO H HCO
+ −

↔ +  (5) 

 
2

3 3
HCO H CO

− + −

↔ +  (6) 

 
2 2

3 3
CaCO (s) Ca CO+ −

↔ +  (7) 

 
2

2
CaF (s) Ca 2F+ −

↔ +  (8) 

HCO3
-

是地下水中 DIC(溶解性无机碳)的主要

组成部分之一,通常占 DIC总量的 95%以上,其含量

受碳酸平衡(式 4、5、6)控制.当 HCO3
-

含量降低时,

会使反应(7)向右移动,可促进方解石进一步溶解,从

而提高了 Ca
2+
的活度,最终导致地下水中 F

-

含量降

低.据图 10a 显示,洛浦县地下水中 HCO3
-

与 F
-

呈显

著正相关性(P<0.01),表明从水文地球化学角度来

看,HCO3
-

是促进该区氟向地下水中迁移和转化的

重要化学环境因子;图 10b 显示,Ca
2+
与 F

-

呈负相关

性(P<0.1),证实 Ca
2+
在上述溶解平衡中抑制氟向地

下水中迁移.化能自养型固碳微生物通过氧化还原

态无机物质(如 Fe
2+
、H

+
、NO2

-

、NH4
+
等)来获取能

量,并以溶解性无机碳(DIC)为碳源进行固碳作用,势

必影响着地下水中的碳酸平衡,进而影响了含钙矿

物的溶解平衡,最终导致 F
-

含量的变化(图 11). 

研究区含氟地下水中微生物群落组成与化学

环境因子的关系也同样支持了上述推断.由图 7 可

知,F
-

、Ca
2+
、NO3

-

和 HCO3
-

是影响该区地下水中细

菌群落结构差异性最显著的化学环境因子.在 LF组

相对丰度较高的 Gallionella、Hydrogenophaga、

Nitrospira 等微生物菌属均与 HCO3
-

和 F
-

呈负相关

性,与Ca
2+
呈正相关(图 11),同时Nitrospira还与NO3

-

呈正相关,与NH4
+
呈负相关

[46]
,充分说明研究区含氟

地下水中微生物的固碳作用对 F
-

的迁移和转化具

有显著影响.HF 组中化能自养固碳型微生物的相对

丰度相对较低,可能由于它们对于氟的抗菌活性的

耐受性较低,使其固碳代谢活动强度有所降低,从而

减少 DIC的消耗
[47]

. 

研究区 3组不同 F
-

含量的地下水中主要功能基

因均为代谢相关功能,占比最大,从侧面表明含氟地

下水细菌群落主要通过代谢活动对碳水化合物、氨

基酸和能量进行消耗,并通过膜运输参与细菌群落

间、群落与环境间的能量物质交换来维持群落功能

的正常发挥
[26]

.除去代谢功能外,辅因子和维生素代

谢所占比例较高.辅因子和维生素的代谢与微生物

的固碳作用有关
[27]

,相对于 LF组,它们在 HF组相对

丰度显著降低,进一步支持了研究区地下水中 F
-

含

量受化能自养微生物的固碳作用影响显著的推断. 

 

 

图 10  研究区地下水中 F
-

与 HCO3

-

, Ca2+的相关性 

Fig.10  Correlations between F
-

 and HCO3

-

 ,Ca2+ in the 

groundwater of the study area 

 

图 11  化能自养型固碳微生物相对丰度及与水化学指标的

相关性 

Fig.11  Relative abundance of chemoautotrophic carbon- 

fixing microorganisms and their associations with 

hydrochemical indicators 



1期 李  玲等：干旱区含氟地下水微生物群落特征及其环境响应 363 

 

以上分析体现了研究区地下水系统中氟迁移

和转化的水文地球化学过程与生物化学过程的耦

合关系
[48]

.然而,为进一步深入分析含氟地下水中固

碳功能基因的多样性、功能表达及其在微生物群落

中的作用机制,还需借助宏基因组学方法进行定量

分析,以确定较完整的目标功能基因和物种、关键环

境因子. 

4  结论 

4.1  洛浦县不同 F
-

含量地下水中微生物群落多样

性差异不明显,但在群落结构差异上受 F
-

含量影响

显著.除 F
-

外,NO3
-

、Ca
2+
、Cl

-

和 HCO3
-

也是影响细

菌群落结构差异的主要水化学环境因子.门水平上,

变形菌门是洛浦县地下水中丰度最占优势的细菌

物种 ,属水平上 ,Gallionella 、 Hydrogenophaga 、

Nitrospira、Ferritrophicum 等化能自养型固碳微生

物的相对丰度在 LF 组或 MF 组要高于 HF 组. 

Sphingobium是 HF组的优势菌属,但在 LF组或MF

组中相对丰度很低. 

4.2  3 组不同 F
-

含量的地下水中细菌群落的主要

功能基因均为代谢相关功能,其中全局和概览通路、

碳水化合物代谢、氨基酸代谢、能量代谢、辅因子

和维生素代谢、膜运输所占比例较高.相较于 LF组,

与微生物的固碳作用有关的辅因子和维生素的代

谢的相对丰度在 HF组显著降低. 

4.3  Gallionella、Hydrogenophaga、Nitrospira等化

能自养型固碳微生物均与HCO3
-

和 F
-

呈显著负相关

性,与 Ca
2+
呈显著正相关;Nitrospira 与 NO3

-

呈正比,

与 NH4
+
呈反比.化能自养微生物的固碳作用能够降

低HCO3
-

的含量,而HCO3
-

含量的降低可促进方解石

等矿物溶解,提高 Ca
2+
的活度,最终导致 F

-

含量减少.

洛浦县含氟地下水中微生物固碳作用对氟的迁移

和转化具有显著影响,同时化能自养微生物的相对

丰度也受到氟含量的影响. 
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