
122 现代检验医学杂志　第 41 卷　第 5 期　2026 年 9 月　J Mod Lab Med, Vol. 41, No. 5, Sept. 2026

贵州毕节市三类瓦斯浓度煤矿矿石矿水细菌多样性特征及
非靶向代谢产物分析研究
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摘  要：目的  调查贵州毕节市喀斯特地貌下煤矿矿石、矿水细菌的分布、各类代谢产物等信息，为相关领域研究提供细

菌学参考数据。方法 采集毕节市内距离相近的三类不同瓦斯浓度煤矿在三个不同深度的矿石、矿水作为样本，对它们进

行细菌培养并使用16S rDNA方法全面了解其细菌微生态情况，对样本进行细菌多样性分析、生物功能预测和差异对比，

并对矿石样本进行非靶向代谢产物分析。结果 采集到18类合计54个煤矿周边样本，鉴定培养出27种、通过16S rDNA分

析1 065种细菌，注释出369种代谢化合物。样本显示矿区内形成了以变形菌门（Proteobacteria）、放线菌门（Actinobacteriota）
等为优势菌群的细菌多样性特征。三组矿区样本间存在多种差异物种，门水平上28种（H=6.03~24.64，均P＜0.05），其中矿

石间2种，矿水间26种；属水平上336种（H=6.03~24.64，均P＜0.05），其中矿石间10种，矿水间326种；11类物种显示出与

所在矿区瓦斯浓度有相关性：髌骨菌门（Patescibacteria）和浮霉菌门（Planctomycetota）相关细菌在突出瓦斯组中的分布高

于其他组别（H=8.97，P＜0.05；H=6.47，P＜0.05），芽单胞菌门（Gemmatimonadota）等8类物种在瓦斯浓度越低的组别含量

越高（H=6.27~8.21，均P＜0.05），热原体门（Thermoplasmatota）在瓦斯浓度越高的矿中含量越低（H=7.26，P＜0.05）。各组矿

石形成了以环磷酰胺、哌啶类化合物等为各自特征的分布特点。结论 该研究较为系统地展现了贵州毕节市煤矿矿石、矿

水的细菌多样性特征和矿石非靶向代谢产物特征，找到11类可能与瓦斯浓度相关的物种，为云贵高原喀斯特地貌下煤矿

相关细菌学研究提供了一定的参考信息。
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Abstract: Objective  This study investigated the bacterial distribution and metabolite profiles in coal mine ores and mine water 
under the karst landform of Bijie City, Guizhou Province, aiming to provide bacteriological reference data for related research 
fields. Method  Ores and mine water samples were collected from three different depths of three types of coal mines with similar 
distances and varying gas concentrations in Bijie City. Bacterial cultures were performed, and 16S rDNA sequencing was used to 
comprehensively characterize the bacterial microecology. Bacterial diversity analysis, biological function prediction, and differ-
ential comparison were conducted on all samples, and non-targeted metabolomic analysis was performed on ore samples. Result  
A total of 54 samples from the vicinity of 18 coal mines were collected, and 27 bacterial species were identified through cultiva-
tion. 16S rDNA analysis revealed 1 065 bacterial species, and annotated 369 metabolites. The samples revealed bacterial diversity 
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characteristics dominated by Proteobacteria and Actinobacteriota within the mining area. There were various species differences 
among the three groups of mining area samples at the phylum level, with 28 species showing differences (H=6.03~24.64, all 
P<0.05), including 2 species between ore samples and 26 species between mine water samples; at the genus level, 336 species 
differed (H=6.03~24.64, all P< 0.05), including 10 species between ores and 326 species between water samples. Eleven species 
showed correlation with gas concentration in the mining area: bacteria related to Patescibacteria and Planctomycetota were more 
abundant in the outburst gas group than in other groups (H=8.97, P<0.05; H=6.47, P< 0.05), while eight species, including Gem-
matimonadota, were more abundant in groups with lower gas concentrations (H=6.27~8.21, all P< 0.05). The Thermoplasmatota 
phylum was less abundant in mines with higher gas concentrations (H=7.26, P< 0.05). The ore samples from different groups ex-
hibited distinct metabolite profiles characterized by compounds such as cyclophosphamide and piperidine derivatives. Conclu-
sions  This study systematically presents the bacterial diversity of coal mine ores and mine water, as well as the non-targeted me-
tabolite profiles of ores in Bijie City, Guizhou Province. Eleven species potentially associated with gas concentration were identi-
fied, providing useful reference information for coal mine-related bacteriological research in the karst landform of the 
Yunnan-Guizhou Plateau.

Keywords：bacterial diversity; coal mine; the Yunnan-Guizhou Plateau; karst landform; gas
在含煤的特殊环境中，细菌群落的组成及其生

态功能近年来逐渐成为研究焦点，这类探索对于优

化采矿与冶金工艺、开展环境监控以及防控病原微

生物等均具有重要价值 [1]。煤矿中存在大量瓦斯气

体，其主要成分是甲烷，它们与其内的矿石矿水共同

成为了细菌在此生存的重要环境条件和影响因素：

一方面，煤矿内的细菌受到矿物本身的影响，分解其

中的重金属、矿物质等以适应其内部环境而生存 [2]；

另一方面，不同细菌可以通过产生或消耗瓦斯达到

共生 [3-4]，从而影响矿内瓦斯浓度，故细菌与煤矿之

间存在值得深入探究的互作关系，其在群落特征、生

物功能等方面可能会随瓦斯浓度、地形条件等不同

而产生变化。为此，本研究选择地处云贵高原重要产

煤区的毕节市 [5] 作为研究对象，一是其煤炭资源丰

富，二是其喀斯特地貌特征突出，三是该地煤矿细菌

学研究较少，通过对该市三类瓦斯浓度不同煤矿区

样本的细菌多样性、非靶向代谢产物等情况展开调

查，揭示和分析该地煤矿中细菌群落特征和代谢化

合物特征，为相关基础学科如环境保护、瓦斯治理、

土地资源再利用、感染防治等提供细菌学的参考数

据，助力落实国家对“富矿精开”“守住发展和生态

两条底线”的战略要求 [6]。

1 材料与方法

1.1 研究对象 采集毕节市距离相近的三类不同瓦

斯浓度煤矿矿石、矿水作为研究对象。采样地点：低

瓦斯枫乡林煤矿（经纬度：106.11°E，27.32°N）、高瓦

斯安能煤矿（经纬度：106.22°E，27.38°N）、突出瓦斯

贵源煤矿（经纬度：106.17°E，27.38°N）。

1.2 仪器与试剂 MH 培养基、血平板等（广州市迪

景微生物科技有限公司）；灭菌镊子、采集袋等（比克

曼 生 物 科 技 公 司）；Illumina NovaSeq 6000 平 台（Il-
lumina，美 国）；Waters UPLC I-ClassPlus（Waters，美

国）；Q Exactive 高分辨质谱仪（ThermoFisher Scien-

tific，美国）；Ezup 柱式细菌基因组 DNA 抽提试剂盒、

SanPrep 柱式 DNA 胶回收试剂盒、引物（上海生工生

物工程股份有限公司）；GeneRuler DNA Ladder Mix
（ThermoFisher Scientific，美国）。

1.3 方法

1.3.1  标 本 采 集：每 个 煤 矿 均 从 表 层（50m）、中 层

（200m）、底层（500m）进行矿石、矿水采样，采样过程

参照 GBT32725-2016 标准进行，每类样本在采样点

附近作 3 次平行采样，样本采集和标记信息如下：A
组（低瓦斯组）：AO（矿石）：表层 AO1、中层 AO2、底层

AO3，AW（矿水）：表层 AW1、中层 AW2、底层 AW3；B 组（高

瓦斯组）：BO（矿石）：表层 BO1、中层 BO2、底层 BO3，BW

（矿水）：表层 BW1、中层 BW2、底层 BW3；C 组（突出瓦斯

组）：CO（矿石）：表层 CO1、中层 CO2、底层 CO3，CW（矿水）：

表层 CW1、中层 CW2、底层 CW3。

1.3.2  细菌培养与鉴定：非苛养条件下使用血平板和

普通营养琼脂在（37±2）℃下共同培养及分离标本中

的细菌，培养时间为24h，低生长样本延长至72h，超

时不生长的视为阴性，液体样品混匀后接种，固体样

品接种方法参考ZHU等 [7] 的研究，并对纯化后的细

菌按照《伯杰氏细菌鉴定手册》进行细菌试验鉴定。

1.3.3  样本 16S rDNA 测定和数据分析：提取各样本

总 DNA，并对其进行完整度、纯度和浓度验证，取经

质控后合格 DNA 样本对 16S rDNA V3-V4 区域进行

扩增并纯化，并用 Illumina NovaSeq 6000 平台测序，

所得数据用 fastp 软件进行质控、拼接和优化后使用

Uparse（vsesion7.1）软件在 97% 相似性水平下进行

OTU 聚类，采用 RDP Classifier 贝叶斯算法对 OTU 结

果分类分析，并对比 Silva 数据库进行物种注释。基

于所得的 OTU 和丰度的相关数据，将不同组矿中所

有矿石、矿水分别合并进行 α 多样性和 β 多样性分

析比较，并用 Picrust 软件基于 16S rDNA 测序结果在

PathwayL2 水平对矿石样本进行功能预测独立分析。
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1.3.4  矿石样本非靶向代谢产物测定和数据分析：检

测所有矿石样品，利用甲醇 - 乙腈法提取代谢产物，

随后采用 UPLC-MS 分析。色谱分离使用 BEH C18
柱，正离子模式流动相为含甲酸的水 - 甲醇，负离

子模式为含甲酸铵的水 - 甲醇，流速 0.35ml/min，柱

温 45℃。质谱扫描范围 70~1 050m/z，一级分辨率

70 000，AGC:3×106dB，最 大 注 入 时 间 100ms；选

母 离 子 强 度 Top3 碎 裂，二 级 分 辨 率 17 500，AG-
C:1×106dB，注入时间 50ms，碎裂能量 20/40/60 eV。

ESI 源 参 数：鞘 气 流 速 40L/min，辅 助 气 流 速 10L/
min，喷雾电压正离子 3.80m/V、负离子 3.20 m/V，温

度 320℃，辅助气加热 350℃。数据采集后用 metaX 处

理，结合 KEGG 数据库注释并绘制相关代谢通路图。

1.4 统计学分析 本研究使用 R 语言软件（Stats 包、

Python 的 scipy 包、Vegan 包）作统计分析和作图，多

个独立样本间的数据比较采用秩和检验。α 多样

性相关参数：使用 Shannon、Simpson、反应群落的多

样性（Diversity），二者值越高表示群落多样性越高，

Chao 和 ACE 可反应群落丰富度，二者数值越高，表

示物种丰富度越高；附覆盖值，该值越接近 1，代表

检测覆盖率越高；结果采用中位数（四分位间距）[M
（P25，P75）] 表示，使用 Wilcoxon 秩和检验进行组间两

两比较。β 多样性用于显示样本间物种构成差异情

况，本次分析采用 Unifrac 距离算法在 OTU 水平上

对所有矿石、矿水测序结果按照分组作采用 NMDS
分析并绘图，样本标记距离越近，表示两样本细菌多

样性组成越相似。显著性水平 α=0.05，P ＜ 0.05 表

示差异具有统计学意义。

2 结果

2.1 细菌培养结果 见表 1，本次实验共 18 类（合计

54 个）标本，其中 17 类标本培养出细菌（AW1 培养出

的 2 种细菌无法鉴定，CO2 多次阴性），培养阳性率为

95%。共分离出菌落外观特征不同的56 个细菌，其中

45 个能鉴定，成功鉴定率为 80%，革兰染色阳性细

菌 27 个，革兰染色阴性细菌 26 个，无法着色 3 个，去

掉重复细菌和不能鉴定的细菌，实际从环境中培养

出 27 种细菌（培养率 2.5%，即 27/1 065，人工培养出

27 种，分子鉴定 1 065 种）。

表 1 各组样本可培养细菌鉴定结果

分组 可培养细菌

A 组

AO

AO1 普利斯特氏菌（Priestia）、溶血葡萄球菌（Staphylococcus haemolyticus）、沼泽微杆菌（Microbacterium paludicola）

AO2 藤黄微球菌（Micrococcus luteus）、微球菌属（Micrococcus）、多黏类芽胞杆菌（Paenibacillus polymyxa）

AO3 地下节杆菌（Arthrobacter subterraneus）、地衣芽胞杆菌（Bacillus licheniformis）、表皮葡萄球菌（Staphylococcus epidermidis）

AW

AW1 /

AW2 液化沙雷氏菌（Serratia liquefaciens）

AW3

气单胞菌属（Aeromonas）、不动杆菌属（Acinetobacter）、嗜水气单胞菌（Aeromonas hydrophila）、 
微小杆菌属（Exiguobacterium）

B 组

BO

BO1 地衣芽胞杆菌（Bacillus licheniformis）、醋酸钙不动杆菌（Acinetobacter calcoaceticus）

BO2 嗜冷链球菌（Peribacillus）、芽孢杆菌属（Bacillus）

BO3 地衣芽胞杆菌（Bacillus licheniformis）、琥珀葡萄球菌（Staphylococcus succinus）

BW

BW1 琼氏不动杆菌（Acinetobacter junii）、假单胞菌属（Pseudomonas）

BW2 芳香产碱杆菌（Alcaligenes faecalis）、腐败假单胞菌（Pseudomonas putrefaciens）、透明藉伏氏菌（Vogesella perlucida）

BW3 脱硝金氏菌（Kingella denitrificans）、不动杆菌属（Acinetobacter）、施氏假单胞菌（Pseudomonas stutzeri）

C 组

CO

CO1

芽孢杆菌属（Bacillus）、科氏葡萄球菌（Staphylococcus cohnii）、金黄微杆菌属（Chryseomicrobium）、 
谷氨酸杆菌属（Glutamicibacter）

CO2 /

CO3 谷氨酸杆菌属（Glutamicibacter）、伪产碱假单胞菌（Pseudomonas pseudoalcaligenes）

CW

CW1 腐败假单胞菌（Pseudomonas putrefaciens）、微小杆菌属（Exiguobacterium）

CW2 施氏假单胞菌（Pseudomonas stutzeri）、粪产碱杆菌（Alcaligenes faecalis）

CW3 粘质沙雷氏菌（Serratia marcescens）、芳香产碱杆菌（Alcaligens odorans）

2.2 样本16S rDNA测定结果

2.2.1  总体情况：本研究在共 18 类样本中共检出细

菌 35 门、89 纲、219 目、357 科、625 属、1 065 种，聚

类得到 OTU 共 3 258 个。

2.2.2  门水平物种组成：在门水平上绘制主要物种细

菌群落热力图，见图 1，相对丰度占比较高的主要物
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种对比见表 2，可见三组样本主要优势物种相对稳

定，变形菌门在矿石和矿水中占绝对优势，但其余主

要物种有变化，如 B 组矿水中髌骨菌门占比较大、放

线菌门在瓦斯浓度越低的组别占比越高等。

表 2 三组样本相对丰度靠前的门、属水平上物种对比

类别 A 组 B 组 C 组

门水平 矿石 变形菌门（Proteobacteria）87.3% 变形菌门（Proteobacteria）93.6% 变形菌门（Proteobacteria）91.5%

放线菌门（Actinobacteriota）9.2% 放线菌门（Actinobacteriota）5.4% 拟杆菌门（Bacteroidota）3.7%

厚壁菌门（Firmicutes）1.8% 厚壁菌门（Firmicutes）0.8% 放线菌门（Actinobacteriota）2.0%

矿水 变形菌门（Proteobacteria）66.0% 变形菌门（Proteobacteria）43.0% 变形菌门（Proteobacteria）74.4%

放线菌门（Actinobacteriota）7.6% 髌骨菌门（Patescibacteria）20.7% 弯曲菌门（Campylobacterota）10.9%

厚壁菌门（Firmicutes）6.2% 疣微菌门（Verrucomicrobiota）11.1% 拟杆菌门（Bacteroidota）6.3%

属水平 矿石 罗尔斯通菌属（Ralstonia）56.3% 罗尔斯通菌属（Ralstonia）83.6% 罗尔斯通菌属（Ralstonia）61.4%

假单胞菌属（Pseudomonas）13.5% 代尔夫特菌属（Delftia）6.2% 代尔夫特菌属（Delftia）14.0%

代尔夫特菌属（Delftia）9.0% 假单胞菌属（Pseudomonas）2.5% 根瘤菌属（ANPR）3.6%

矿水 铁卵形菌属（Ferrovum）16.7% 罗尔斯通菌属（Ralstonia）22.4% 罗尔斯通菌属（Ralstonia）33.6%

不动杆菌属（Acinetobacter）16.4% Parcubacteria 菌属 8.2% 硫卵菌属（Sulfurovum）10.2%

罗尔斯通菌属（Ralstonia）8.1% Terrimicrobium 菌属 6.3% Inhella 菌属 8.9%

2.2.3  属水平物种组成比较：在属水平上绘制主要物

种热力图，见图 2，相对丰度占比较高的主要物种对

比见表 2，可见罗尔斯通菌在所有样本中都是优势物

种，矿石中代尔夫特菌属、假单胞菌属为优势物种，

但矿水中优势物种及占比有所变化。

2.2.4  α多样性比较：见表3，不同瓦斯浓度煤矿周边

三组矿石间α多样性相关参数比较差异均无统计学

意义（U值顺序依次为A组 vs B组、A组 vs C组、B组 vs 
C组，Shannon：U矿石=58.00、37.00、22.00，Simpson：U矿石 

=60.00、36.00、22.00，Chao：U矿石=59.00、55.00、44.00，ACE： 
U矿石=58.00、56.00、44.00，均P＞0.05）。矿水间α多样

性相关参数部分有差异（U值顺序依次为A组 vs B组、

A组 vs C组、B组 vs C组，Shannon：U矿水=19.00、65.00、

72.00，Simpson：U矿 水=24.00、64.00、68.00，Chao：U矿 水

=19.00、65.00、72.00，ACE：U矿水=17.00、64.00、74.00，其

中B组矿水对比C组矿水时，Shannon、Simpson、Chao、

ACE均P＜0.05，其余对比均P＞0.05）。

2.2.5 β 多样性比较：不同瓦斯浓度煤矿周边 β 多

样性对比显示：三组矿石多样性差异无统计学意义

（R=0.06，P ＞ 0.05），三组矿水 β 多样性差异有统计

学意义（R=0.5，P ＜ 0.01），见图 3。

2.2.6  物种差异统计分析：先将来自于相近深度、不

同瓦斯浓度区域的矿石、矿水样本分别进行对比，找

到它们在门、属水平上的差异物种。结果显示，在门

水平上：不同矿区表层、中层、底层矿石间无差异物

种（H=0.11~4.62，均P＞0.05）；表层矿水间有差异物

种18种（H=6.16~7.62，均P＜0.05），中层矿水间有差

异物种30种（H=6.49~8.00，均P＜0.05），其中热原体

门（Thermoplasmatota）在瓦斯浓度越高的矿中含量越

低（H=7.26，P＜0.05），底层矿水间有差异物种16种

（H=6.00~7.62，均P＜0.05），其中芽单胞菌门（Gemmati-
monadota）、放线菌门（Actinobacteriota）在瓦斯浓度越低

的组别含量越高（H=7.26，P＜0.05；H=7.20，P＜0.05）。

在属水平上：表层矿石间有差异物种7种（H=6.72~7.62，

均P＜0.05），norank_f__Comamonadaceae、副 球 菌 属

（Paracoccus）在瓦斯浓度越低的矿区含量越高（H=7.62，

P＜0.05；H=6.72，P＜0.05），中 层 矿 石 物 种 无 差 异

（H=0.09~5.64，均P＞0.05），底层矿石有2种物种存在差

异（H=6.72、7.62，均P＜0.05）。表层矿水间有差异物种

275种（H=6.00~7.62，均P＜0.05），中层矿水间有差异物

种225种（H=6.16~7.62，均P＜0.05），底层矿水间有差

异物种210种（H=6.00~7.62，均P＜0.05）。

对比三类不同瓦斯浓度下所有矿石、矿水的结

果发现，三组不同瓦斯浓度区域中矿石在门水平上

差异物种2个，为髌骨菌门（Patescibacteria）和浮霉菌

门（Planctomycetota），二者在突出瓦斯组中的分布高于

其他组别（H=8.97，P＜0.05；H=6.47，P＜0.05）。属水

平上发现差异物种10个（H=6.05~12.00，均P＜0.05），

为普雷沃菌属（Prevotella）、别尔纳普氏菌属（Belnapia）、

弧 菌 属（Vibrio）、假 单 胞 菌 属（Pseudomonas）、湖 水 杆

状 菌（Aquabacterium）、Aquabacterium、大 肠 埃 希 菌 属

（Colidextribacter）、Fenollaria、罗姆布茨菌（Romboutsia）、

Marmoricola，其中弧菌属、假单胞菌属、湖水杆状菌、

Marmoricola在瓦斯浓度越低的组别含量越高（H=8.21，

P＜0.05；H=6.47，P＜0.05；H=6.47，P＜0.05；H=6.27，

P＜0.05）。三组不同瓦斯浓度区域中矿水差异物种在
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门水平上有26种（H=6.04~24.64，均P＜0.05），属水平 上有326种（H=6.03~24.64，均P＜0.05）。

注：热力图横坐标为样本名，纵坐标为物种名，以物种丰度的 lg 值显示颜色，颜色越接近红色，丰度越高，越接近蓝色，丰度越低。

图 1 所有样本门水平上细菌群落热力图

注：热力图横坐标为样本名，纵坐标为物种名，以物种丰度的 lg 值显示颜色，颜色越接近红色，丰度越高，越接近蓝色，丰度越低。

图 2 所有样本属水平上的细菌群落热力图

表 3 不同矿区矿石和矿水细菌 α 多样性参数比较 [M(IQR)，n=9]

类别
矿石 矿水

A 组 B 组 C 组 A 组 B 组 C 组

Shannon 1.20(0.73) 0.39(0.20) 1.52(0.75) 3.34(0.91) 5.26(2.10)* 2.30(1.32)

Simpson 0.50(0.37) 0.15(0.11) 0.58(0.29) 0.90(0.11) 0.94(0.08)* 0.68(0.17)

Chao 54.85(20.38) 47.00(20.04) 49.50(29.13) 827.22 (541.41) 2 000.41(2 072.07)* 432.78 (364.03)

ACE 50.63(21.47) 41.61(19.71) 49.26(30.52) 818.94 (570.16) 2 001.44(2 075.82)* 427.82 (355.83)

Coverage 0.99(0.00) 0.99(0.00) 0.99(0.00) 0.99(0.00) 0.99(0.00) 0.99(0.00)

注：* 表示 B 组与 C 组矿水比较，P<0.05。
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2.2.7  生物功能预测：各类样本功能预测结果中相关

性较高的是氨基酸代谢（Amino acid metabolism）、碳

水化合物代谢（Carbohydrate metabolism）、辅助因子

和维生素代谢（Metabolism of cofactors and vitamins）、

细菌感染（Infectious disease:bacterial）等方面。三组

样本间差异情况见图 4，矿石间差异集中在寄生虫

传染病（Infectious disease: parasitic）等 6 个方面（依次

为 UAo-Bo=65、64、17、46，UAo-Co=17、64，均 P ＜ 0.05），

矿水间差异集中在神经系统疾病（Neurodegenerative 
disease）等 20 个方面（H=6.22~18.12，均 P ＜ 0.05）。

2.3 矿石非靶向代谢产物检测结果 本实验中，阴、

阳离子模式下共注释到化合物 369 种，在所有检测

到的化合物中，分别对类固醇类、多肽类、有机酸等

部分丰度靠前的重要化合物注释结果进行统计并

绘制热力图，见图 5，三类矿石样本因化合物丰度的

差异性形成了自身占领的“长方形”高热力区域，

低瓦斯组（AO）以环磷酰胺（Cyclophosphamide）等形

成高热力区、高瓦斯组（BO）以 4- 哌啶酮（4-Piperid-
inone）等形成高热力区、突出瓦斯组（CO）以 1- 哌啶

（1-Piperideine）等形成高热力区。

3 讨论

为了解本区域内不同瓦斯浓度下煤矿环境细菌

分布特征，本研究先对样本进行了人工细菌培养，过

程中发现水中可能更容易分离出革兰阴性菌，而固

体样本中可能更容易分离出革兰阳性菌，总体培养

率约为 2.5%，与其他研究评估结果相近 [8]。之后再结

合分子技术分析，在门水平上：不同瓦斯浓度的煤矿

环境中，优势菌群占比有所不同但总体相对稳定，其

中变形菌门是绝对优势菌群，该门细菌中涵盖了大

量的甲烷氧化菌，这类细菌可吸附于煤的表面亦或

是通过自身运动嵌入煤的孔隙结构中，利用体内的

酶使用空气里游离的甲烷和镶嵌在煤内的甲烷，从

而消耗瓦斯气体，因而成为该类环境中最重要的碳

循环菌 [9]，变形菌门细菌在矿石矿水中的大量存在，

图 3 三类不同瓦斯浓度煤矿周边样本 β 多样性对比

图 4 三类不同瓦斯浓度区域中矿石、矿水生物功能预测差异（*P ＜ 0.05；**P ＜ 0.01；***P ＜ 0.001）
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图 5 三组矿石非靶向代谢产物分布热力图

恰好说明其对煤矿和瓦斯的环境适应性较强，是该

环境下的特征性菌群，但从本次数据来看，它们并未

显示出对煤矿瓦斯浓度变化的分布规律性，说明瓦

斯浓度变化并非唯一影响因素。此外，三个矿区都存

在相对丰度靠前的放线菌门细菌，它们可以利用和

分解煤矿中的多环芳香烃类物质，该类物质主要在

采煤工作面由被打碎并粉尘化的煤经空气缓慢氧化

产生，能为放线菌门细菌提供一定营养 [10]。在属水平

上：进一步证实变形菌门下的罗尔斯通菌属是特征

性优势菌群，除同前述的甲烷利用功能外，它们还可

以分解煤矿中的重金属类物质而在矿环境中大量生

存 [11]；代尔夫特菌属丰度亦靠前，其特性与罗尔斯

通菌属细菌相似 [12]，可见这些菌群由于对环境的适

应性较高从而成为了常驻优势菌群。

进一步分析三组矿区结果的差异，我们发现了

一些如弧菌属等在三类煤矿中呈现规律分布的物

种，它们的分布变化似乎展现出对瓦斯浓度这一变

量的喜好或厌恶，这些细菌与瓦斯浓度之间的具体

关系，是否可以用于瓦斯浓度变化预测等生产领域，

仍需要更具规模的观察和进行针对性的机能实验。

通过对细菌多样性的相关统计分析，三组矿石间在

细菌物种的多样性和丰富度相近，但矿水样本中细

菌的分布差异物种较多且细菌多样性和丰富度有所

不同，这间接展现了喀斯特地貌中地下水非均质性、

多管道流动的水文特征 [13]，虽然优势菌群在大环境

中仍基本与矿石保持一致，但其中仍有自身独特的

优势菌群，如硫卵菌属、铁卵形菌属等，作为硫和铁

的喜好菌 [14-15]，它们却更愿意选择滞留在硫、铁含量

低于矿石的矿水中，这可能是菌群竞争后的结果。上

述差异细菌的分布特征，带来的结果是群体生物功

能的不同，体现在：一是各组矿石的生物功能预测较

为接近，仅在细胞生长与死亡、外源物质的生物降解

和代谢等方面具有差别；二是各组矿水生物功能预

测有较多的不同，包括以核苷酸代谢为代表的细菌

自身生存功能不同，以及以影响人类消化系统为代

表的细菌环境影响能力不同。

考虑喀斯特地质条件下矿水区域流动范围非常

大，后续我们选择只对环境中更具有稳定性的矿石

样本进行了代谢产物检测。有趣的是，三组矿区矿石

各自产生了不同的“长方形”高热力区域，显示了它

们代谢产物各自具有的分布特点，这些产物可大致

分为：一是细菌特有代谢产物如各类抗生素、脂多

糖等，该类化合物测得种类不多、丰度不高；二是非

细菌特有的生命代谢相关物质如异戊烯醇、蔗糖、L-
缬氨酸等，这些物质在各类动植物、微生物间广泛存

在，这类化合物测得种类多、丰度高；三是自然界少
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有物质如哌啶酮类物质，该类物质正常情况下多由

人工合成，其中部分丰度较高 [16-18]。这些结果提示了

微生态视野下丰富复杂的生命活动迹象，说明即使

在深埋环境内细菌也并非唯一生物，随着煤矿的开

采，人类活动影响了矿内的生物代谢。

本研究较为系统地展现了贵州毕节市煤矿矿石

矿水的细菌多样性特征，详细对比了地缘相近的三类

不同瓦斯浓度煤矿矿石矿水细菌的分布差异和生物

功能预测差异，从同类样本的差异对比中发现11类

可能与瓦斯浓度相关的物种：髌骨菌门和浮霉菌门相

关细菌在突出瓦斯组中的分布高于其他组别，芽单

胞菌门、放线菌门、弧菌属、副球菌属、假单胞菌属、

湖水杆状菌属、Marmoricola菌属、norank_f__Coma-
monadaceae菌属相关细菌在瓦斯浓度越低的组别含

量越高，热原体门相关细菌在瓦斯浓度越高的矿中含

量越低，这些规律分布的物种可能用于瓦斯治理或瓦

斯浓度变化预测；并对矿石非靶向代谢产物进行了检

测和分析；综上，本文为云贵高原喀斯特地貌下煤矿

相关细菌学研究提供了一定的参考信息。
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