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摘要  鄂尔多斯盆地东胜铀矿砂岩中检测出丰富的 C15~C18 脂肪酸. 这些脂肪酸可来自现代、

古代生物, 甚至含有成矿时期保存下来的脂肪酸; 其中含有一定量的 i15:0, a15:0, a17:0, 并

与 Desulfovibrio 和 Desulfobacter sp.特征生物标志化合物 i17:17c 和 10Me16:0 脂肪酸共存, 

反映矿床中存在硫酸盐还原菌(SRB). 较丰富的 16:17c 和 18:17c, 指示了 Beggiatoa, 

Thioploca 等硫氧化菌(SOB)来源. 矿床中存在硫酸盐还原菌这一推论, 与微化石、成矿时期

黄铁矿硫同位素测试值表征结果是吻合的, 反映了铀成矿以来, 仍然适合于硫酸盐还原菌的

生长. 硫酸盐还原菌可能直接降解石油烃, 或间接利用石油烃被其他微生物降解的产物, 产

生富 12C 的方解石以及明显不可分辨的复杂混合物鼓包(UCM), 并富集 25-降藿烷及去甲基三

环萜烷系列化合物. 矿区存在硫氧化菌以及成矿期黄铁矿异常轻的硫同位素组成特征, 一致

表明存在硫酸盐还原作用—硫化物氧化为硫酸盐—硫酸盐又被还原等多步反应过程. 

关键词   

脂肪酸 

硫酸盐还原菌 

硫氧化菌 

石油厌氧氧化 

东胜铀矿 

鄂尔多斯盆地 

  

 
砂岩型铀矿床中铀的储量(U3O8)占据了世界铀

储量的 18%, 而且由于埋藏浅、开采成本低, 现已成

为我国主要的铀矿床开采类型 . 矿床中铀矿物多为

沥青铀矿和铀石, 主要以 U(IV)存在. 一般认为, 铀

矿物形成于低温下 U(VI)与有机质、黄铁矿和/或 H2S

的反应 [1~4]; 其中 U(VI)来自地表水或大气水对富铀

岩石的溶滤作用.  

众多的研究者 [3,5~8]都发现一些铀矿床与油气存

在空间的联系. 比如, 美国得州南部、二连盆地、开

鲁盆地、松辽盆地北部、塔里木盆地等砂岩型铀矿床

并不含碳质物质; 相反, 这些矿床, 要么其下伏地层

具有油气藏 , 要么与油气田毗邻 . 然而 , 迄今只有

Curiale 等人[9]和 Cai 等人[10,11]给出生物标志化合物和

碳同位素证据, 显示油气参与了铀成矿作用.  

另一方面 , 实验研究表明铁还原菌和硫酸盐还

原菌(SRB)能利用 U(VI)作为呼吸作用的电子受体 , 

将其还原成 U(IV) [12~14]. 然而, 铀矿床中生物铀矿化

的直接证据非常少. 以前, Milodowski 等人[5]和 Min

等人 [15]主要基于化石形态证据 , 来论证生物铀矿化

作用. 最近, Cai 等人[10,11]则从矿物学和地球化学两

方面给出了强有力证据 [16], 证明了硫酸盐还原菌参

与了中国东胜卷型铀矿床的形成 . 该矿床最近期的

成矿年龄为 9.8~22 Ma, 由于没有证据显示矿床形成

后物理化学条件发生了重大变化, 所以, 成矿以来微

生物种群也很可能没有明显变化; 同时, 矿床中保存

着微化石[10]、毗邻泥岩中检测出脂肪酸甲酯[17], 这些

均表明该矿床中可能还保存着硫酸盐还原菌类脂生

物标志化合物.  
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本文通过分析东胜铀矿砂岩中石油烃及类脂脂

肪酸等生物标志化合物, 试图鉴别是否存在 SRB 等

细菌, 查找其他微生物活动的证据, 从而进一步阐明

该区铀矿的成因机制.  

1  地质概况 

鄂尔多斯盆地是我国大型沉积盆地之一 , 面积

约为 25×105 km2, 横跨陕、甘、宁、晋及内蒙古五

省区, 盆地周围山系发育, 东以吕梁山为界, 南临秦

岭褶皱带, 西临贺兰山、六盘山, 北缘为狼山、阴山、

大青山等 , 是在古生代海相及海陆过渡相前陆沉积

盆地之上 , 叠加了中新生代陆相拗陷沉积的叠合克

拉通台向斜盆地, 富含煤、石油、天然气和铀等多种

能源.   

东胜砂岩型铀矿位于鄂尔多斯盆地伊盟隆起东

部(图 1(a)), 含矿层为中侏罗统直罗组下段辫状河相

灰色、灰白色、灰绿色中粗砂岩为主, 含有丰富的黄

铁矿集合体、油气包裹体. 盆地内发育多套烃源岩, 

包括奥陶系海相碳酸盐、石炭-二叠系煤系地层、上

三叠统延长组湖相暗色泥岩 , 其中延长组为陕北斜

坡构造单元中生界油藏石油烃的主要来源 . 东胜砂

岩中的石油烃很可能来自与陕北斜坡延长组沉积环

境类似的烃源岩[10,18,19], 尽管研究区缺失这样的源岩. 

受中生代的印支-燕山运动和新生代的喜山运动影响, 

盆地北部断层发育 , 是下部油气流体向上运移的主

要通道 . 埋藏-热史恢复显示 , 直罗组经历的最高古

地温不超过 70℃[11], 适合于微生物的生长与繁殖.  

2  样品采集与测试方法 

本研究中 5 个样品都采自中侏罗统直罗组, 为灰

色、灰白色、灰绿色矿化砂岩, 主要分布于灶火壕、

孙家梁和沙沙圪台矿区(图 1(b)). 在室内, 分别分析

了其中的脂肪酸成分及饱和烃组分.  

2.1  脂肪酸提取与色谱-质谱(GC-MS)分析  

脂肪酸提取方法与段毅等人 [20]类似 , 砂岩样品

先粉碎, 而后取适量进行 TOC 测定, 称约 70~100 g

重碎样 , 加入二氯甲烷和甲醇混合溶剂(2:1), 进行

索氏抽提, 抽提物加入一定量的正十七酸后以 KOH/

甲醇溶液皂化 , 分离出中性组分后酸化萃取得到脂

肪酸组分 . 然后通过加入三氟化硼甲醇溶液将脂肪

酸转化为脂肪酸甲酯进行 GC-MS 分析. 确定单个不

饱和脂肪酸甲酯双键位置, 是利用 GC-MS 分析这些

化合物的二甲基二硫化物的加成物来进行的[21].  

GC-MS 分析方法与张永东等人[22]类似: 脂肪酸

衍生化产物通过连有 Thermo Scientific TRACE GC 

ULTRA 气相色谱的 Thermo Scientific DSQⅡ进行测

定. 气相色谱分离通过 HP-1 毛细管柱(60 m×0.32 

mm×0.25 μm)进行 . 升温程序为 70℃始温 , 恒温   

5 min, 然后以 3℃/min 的升温速率升到 290℃, 恒温

20 min. 氦气为载气, 流速为 1.1 mL/min. 离子源温

度为 250℃, EI 模式, 70 eV. 扫描方式为全扫描. 以 
 

 

 

图 1  鄂尔多斯盆地北部东胜铀矿矿区位置图(a)和钻孔位置图(b) 
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17:0 脂肪酸为内标(IS), 进行定量分析. 

鉴定各脂肪酸化合物是通过分析质谱图、保留时

间, 并与文献报道结果[20,23~27]对比而获得的.  

脂肪酸以“A:BωC”的形式命名, 其中“A”代表总

碳数, “B”代表双键数, “C”代表离脂肪酸末端最近的

不饱和键的碳数. 后 “c”代表顺式异构, “t”代表反

式异构. 前 “i”, “a”和“Me”分别代表异构、反异构甲

基支链和中间的甲基支链.  

2.2  饱和烃分离与 GC-MS 分析  

将样品磨碎至 200 目以下, 用二氯甲烷进行索氏

抽提 . 将抽提物进行硅胶柱层析 , 分别得到烷烃组

分、芳烃组分和非烃组分. 饱和烃的 GC-MS 分析是

在 HP6890/5973MSD 上进行的, 色谱柱为 HP-5MS 

(30 m×0.25 mm×0.25 μm); 载气为氦气(1.0 mL/min); 

升温程序为: 50℃恒温 1 min, 然后以 3℃/min 的升温

速率升至 310℃, 恒温 18 min. 采用多离子、全扫描

两种检测方法.  

3  测试结果 

3.1  脂肪酸化合物分布特征  

在所分析的铀矿砂岩以游离、吸附和流体包裹体

等 3 种形式存在的有机质中, 检测到 25 种脂肪酸化

合物, 碳数分布在 C12~C22 之间. 主要由饱和脂肪酸、

支链饱和脂肪酸及单个不饱和脂肪酸组成 , 以低碳

数(<C18)为主, 具明显的偶数碳优势, 并有少量的高

碳脂肪酸及多个不饱和脂肪酸 . 没有检测到环状脂

肪酸及 C22 以上的脂肪酸(图 2 和 3, 表 1). 各类脂肪

酸的分布特点如下:  

饱和脂肪酸中, 16:0 含量最高(图 4(a)). 支链饱

和脂肪酸中, 以 i15:0, a15:0 和 a17:0 等异构(i)和反

异构(a)脂肪酸为主(图 4(b)). 此外, 还在所有样品中

均检测到 16:1ω7, 18:2 iso, 18:1ω7 等不饱和脂肪酸, 

还 在 部 分 样 品 中 还 检 测 到 14:1ω7, 15:1 iso 或

i17:1ω7c 等, 其中丰度最高为 16:1 与 18:1 脂肪酸的

同分异构体(图 4(c)).  

脂肪酸总浓度介于 405~4375 ng/g(n=5)之间. 其

中, i15:0, a15:0, a17:0 等支链饱和脂肪酸总浓度为

0~150 ng/g(n=5), 单个不饱和脂肪酸以 16:1ω7c 和

18:1ω7c 为主, 其浓度为 140~1400 ng/g(n=5)(表 1). 

有意义的是 , 还检测到了 i17:1ω7, 其含量主要为 

 

图 2  直罗组砂岩中的脂肪酸毛细柱色谱图 

7~30 ng/g(n=5) 以及 10Me16:0, 主要为 4~14 ng/g 

(n=5). 10Me16:0 脂肪酸, 其质谱图以 m/e 284 为分子

离子峰, 以 m/e 74 为主峰, 特征峰包括 m/e 129, 130, 

149, 167, 171 和 199, 类似于文献报道值[28] (图 5). 

3.2  石油烃分布特征 

本研究中, 新检测了 4 个砂岩样品, 发现石油饱

和烃(m/z=85)中含有不可分辨复杂混合物鼓包(UCM), 

其 Pr/nC17 和 Ph/nC18 比值分别介于 0.52~0.9 和 0.50~ 

0.94 之间(图 6(a), 表 2). 该石油烃含 C26~C29 17α, 21β 

25-降藿烷和 C28~C29 去甲基三环萜烷(图 6(b), (c)). 

C29 17α, 21β 25 降藿烷(29DH)相对富集, 29DH/30H 

(30H=C30 17α, 21β 藿烷)比值范围 0.15~0.16, 29DH/ 

29H (29H=C29 17α, 21β 30-降藿烷)比值范围 0.30~ 

0.33(表 2). 这与 Cai 等人[10] 分别分析该区吸附烃和

流体包裹体所获取的结果类似.  

4  讨论 

4.1  脂肪酸化合物来源分析 

沉积物中的脂肪酸化合物可能来自陆生高等植

物、浮游生物、微生物及动物, 还可以来自微生物的

合成作用 . 研究区砂岩及其中的油气均来自陆相沉

积环境 [10], 可以排除海洋生物的贡献 . 矿床中所检

测出的脂肪酸应主要是来自细菌, 证据包括: (1) 陆

相高等植物的叶蜡主要由长链(>C25)的烷基脂肪酸组

成 [29]; 所有样品中均没有检测到这类脂肪酸 , 说明 
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表 1  铀矿砂岩中脂肪酸成分、绝对含量及相对摩尔百分比 a) 

 ZKA55-3-1-1 ZKA67-16-3 ZKA75-8 ZK175-79-1 WT11-2 

深度(m) 137.5 137.2 123.2 152.1 159.8 

U(μg/g) 110 115 80 60 90 

抽提量(g) 95.37 78.99 97.10 68.51 69.50 

名称 含量 (ng/g) mol% 含量 (ng/g) mol% 含量(ng/g) mol% 含量(ng/g) mol% 含量(ng/g) mol% 

12:0 45 1.02 0 0.00 0 0.00 0 0.00 0 0.00 

13:0 15 0.35 0 0.00 4 0.23 4 0.16 0 0.00 

i14:0 33 0.76 0 0.00 6 0.37 8 0.32 0 0.00 

14:1ω7c 49 1.12 0 0.00 7 0.42 7 0.27 0 0.00 

14:0 254 5.80 68 3.25 57 3.31 71 2.74 15 3.60 

i15:0 17 0.40 0 0.00 2 0.15 3 0.12 0 0.00 

a15:0 48 1.10 13 0.61 10 0.56 15 0.57 0 0.00 

15:1 iso 45 1.02 9 0.41 6 0.37 6 0.24 0 0.00 

15:0 149 3.40 37 1.76 29 1.71 32 1.23 6 1.59 

16:1 61 1.39 12 0.56 15 0.88 11 0.41 0 0.00 

i16:0 13 0.30 0 0.00 0 0.00 0 0.00 0 0.00 

a16:0 29 0.67 11 0.51 6 0.33 11 0.44 0 0.00 

16:1ω7c 381 8.70 95 4.51 84 4.92 76 2.95 11 2.67 

16:0 1313 30.02 872 41.56 619 36.16 1017 39.47 178 43.94 

i17:1ω7c 30 0.68 9 0.42 9 0.50 7 0.28 0 0.00 

10Me16:0 14 0.33 4 0.18 4 0.21 4 0.16 0 0.00 

a17:0 58 1.32 15 0.70 13 0.78 15 0.58 0 0.00 

17:0(IS) 0   0   0   0   0   

18:2 iso 190 4.35 71 3.36 58 3.37 89 3.45 13 3.13 

18:1ω7c 903 20.65 500 23.83 450 26.25 657 25.50 125 30.92 

18:1ω7t 75 1.71 36 1.74 27 1.59 91 3.55 7 1.67 

18:0 370 8.47 234 11.14 180 10.52 289 11.23 51 12.49 

19:0 28 0.63 12 0.57 13 0.77 16 0.61 0 0.00 

20:0 50 1.14 22 1.06 25 1.43 29 1.13 0 0.00 

21:0 28 0.64 12 0.58 8 0.48 19 0.72 0 0.00 

22:0 101 2.31 51 2.43 55 3.23 77 3.00 0 0.00 

TL 4375   2097   1712   2576   405   

a) TL, 总的脂肪酸含量; iso, isomers 同分异构体 

 

 

图 3  饱和、支链饱和及不饱和脂肪酸分布 

高等植物的贡献非常有限; (2) 所有样品不含 18:4ω3, 

18:5ω3, 20:5ω3, 12:6ω3 等富含于如鞭毛虫、硅藻及

沟鞭藻等浮游有机物的脂肪酸; (3) 一些细菌自身的

合成作用也可能是 i15:0, a15:0, i17:0, a17:0 等脂肪

酸的来源 [30]. (4) 细菌的脂肪酸主要分布在 C12~C20

之 间 , 且 富 含 支 链 饱 和 脂 肪 酸 及 单 个 不 饱 和 脂 肪

酸 [20,22,23~27,31,32]. 本研究所检测到的脂肪酸主要分布

特征与细菌相似, 即碳数介于 C15~C18 之间, 且含有

一定量的 i15:0, a15:0, a17:0 等支链饱和脂肪酸及

16:1 与 18:1 单个不饱和脂肪酸. 上述分析显示, 本

研究所检测的脂肪酸化合物应主要来自细菌. 

4.2  硫酸盐还原菌与硫氧化菌的鉴别 

一般认为, 硫酸盐还原菌含有奇碳数异构、反异

构饱和脂肪酸 i15:0, a15:0, i17:0, a17:0 [23~27,33~36]. 

10Me16:0 脂肪酸, 过去被认为来自放线菌纲[37]和致

瘤农杆菌[38]. Nicholas 等人[39]后来的研究表明, 海相

硫 酸 盐 还 原 环 境 中 出 现 1 0 M e 1 6 :0 和 c y 1 7 :0 ,      

且 10Me18:0 的含量不高, 认为这是硫酸盐还原菌

Desulfobacter sp.的特征 . 这一结果已经被普遍接 
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图 4  脂肪酸相对丰度图  
(a) 饱和脂肪酸; (b) 支链脂肪酸; (c) 单个不饱和脂肪酸 

 

 

 

图 5  ZKA55-3-1-1 样品中 10Me16:0 脂肪酸质谱图 

受[26,33,39]. 而 i17:1ω7c 不饱和脂肪酸被认为是硫酸

盐还原菌 Desulfovibrio 的主要组分[23], 是鉴定硫酸

盐还原菌 Desulfovibrio 的特征生物标志化合物[36].  

本研究样品中除 WT11-2 外, 其他样品都含一定

量的异构和反异构脂肪酸(如 i15:0, a15:0, a17:0), 这

些支链饱和脂肪酸之和占总脂肪酸的 2.3%~5.4%(表

1). 有意义的是, 这些脂肪酸与一定量的 Desulfovibrio

特征脂肪酸 i17:1ω7c 和 Desulfobacter sp.特征脂肪酸

10Me16:0 共生, 说明这些脂肪酸主要来自硫酸盐还

原菌.  

上述通过脂肪酸分析 , 推断研究区矿床中存在

Desulfovibrio 和 Desulfobacter sp.等硫酸盐还原菌 , 

这一结果与基于铀石微化石形态所做的推论(该矿床

中含有硫酸盐还原菌 Desulfobacterium vacuolatum 和

Desulfovibrio piger [10])相吻合; 也与新疆红十滩砂岩

型铀矿床所检测到的现代硫酸盐还原菌 [40]相近 , 说

明通过脂肪酸分析所获得的结果是可靠的 . 本研究

所检测的脂肪酸可来自现代的、古代甚至成矿时期残

留下来的微生物; 这说明成矿以来, 砂岩矿层中一直

存在硫酸盐还原菌.  

本研究还检测出了 16:0, 16:1ω7c 和 18:1ω7c 脂

肪酸. 实际上, 硫酸盐还原菌也含有少量这些脂肪酸. 

但是, 如果这些脂肪酸都来自硫酸盐还原菌的话, 那

么其含量不应该高于上述特征的生物标志化合物 . 

研究区这些脂肪酸含量远高于特征的硫酸盐还原菌

生物标志化合物, 说明还含有其他来源.  

尽管湖泊环境中蓝细菌、产甲烷菌都含有 16:0, 

16:1ω7c 及 18:1ω7c 等饱和及单个不饱和脂肪酸[20]; 

但 是 , 由 于 在 甲 烷 生 成 带 中 , 往 往 还 含 有 丰 富 的

16:1ω6, 16:1ω8, 18:1ω6, 16:1ω8 (文献[27]及其中引

文), 研究区砂岩缺乏这些不饱和脂肪酸 , 表明甲烷

生成菌不可能提供有意义量的 16:1ω7c 及 18:1ω7c.  

Jahnke 等人[41]从美国黄石公园叠层石中分离出

蓝细菌, 发现这些蓝细菌 70%以上的极性类脂脂肪

酸组分是由 16:0, 16:1, 18:0 及 18:1 组成. 研究区砂

岩沉积环境为陆相辫状河沉积, 不适合蓝细菌生长, 

但是 , 该区油气被认为来自下伏三叠系湖泊相烃源

岩[18,19], 而本研究以及前人[10,18,19]都没有在这些砂岩

或烃源岩中检测出 2甲基-藿烷等蓝细菌生物标志化

合物[41~43], 说明研究区所检测到的 16:0, 16:1ω7c 及 
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图 6  ZKA32-8 孔砂岩抽提物中, m/z=85 (a), 177 (b), 191 (c)色谱图 
(a)显示存在 UCM 鼓包; (b)和(c)显示含有丰富的去甲基藿烷及去甲基三环萜烷. H, 17α21β 藿烷; M, C30 17β21α 莫烷; D, 25-降藿烷; C30*, 

C3017α21β diahopane; C29Ts, C29 18α21β-30 降新藿烷; gm, 伽马蜡烷; 28/3, C28 三环萜烷; 29/3, C29 三环萜烷; 30/3, C30 三环萜烷; D28/3, 

C27 去甲基三环萜烷; D29/3, C28 去甲基三环萜烷; Ts, C27 18α21β-22,29,30 三降藿烷; DTs, C26 18α21β-22,25,29,30 四降藿烷或 25-降 Ts; Tm,  

C27 17α21β-22,29,30 三降藿烷; DTm, C26 17α21β-22,25,29,30 四降藿烷或 25-降 Tm 等 
 

表 2  直罗组砂岩中石油烃的有机地球化学参数 a) 

 ZKA75-12-2 ZKA67-3-1 ZKA32-8 WT11-1 2-47(包) [10] 2-62(吸) [10] 

Pr/C17 0.72 0.61 0.52 0.90 0.53 0.66 

Ph/C18 0.90 0.81 0.50 0.94 0.57 0.68 

Ts/Tm 1.08 1.07 1.05 1.04 1.18 1.12 

DTs/DTm 0.92 1.22 0.91 1.16 1.03 1.22 

29DH/30H 0.16 0.16 0.15 0.16 0.18 0.18 

29DH/29H 0.30 0.33 0.30 0.32 0.26 0.29 

a) 包, 包裹体石油; 吸, 吸附烃 
 
 

18:1ω7c 脂肪酸也不可能主要来自蓝细菌.  

16:1ω7c 和 18:1ω7c 也是硫氧化菌 Beggiatoa, 

Thioploca 及其他富 H2S 环境中硫氧化菌的特征类脂, 

同时硫氧化菌也富含有 16:0 脂肪酸[27,44,45], 这 3 种脂

肪酸分别占总脂肪酸的 2.7%~8.7%, 20.7%~30.7%和

30%~44%. 比如 Zhang 等人[27]研究发现墨西哥湾与

天然气水合物伴生的生物席中含 Beggiatoa 脂肪酸, 

以 16:1ω7c (53.6%), 16:1ω7t (12.8%), 16:0(8.3%)及
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18:1ω7c (16.6%)为特征. McCaffrey 等人[44]报道了秘

鲁富 H2S 的上升流区含有 2 个 Thioploca 种属的脂肪

酸 . 这 些 种 属 中 16:1ω7 的 含 量 为 40.3%~42.5%, 

18:1ω7c 含量为 36.0%~37.8%且 16:0 含量为 17.3%~ 

18.0%. Jacq 等人[45]分析了加利福尼亚南部潮下带热

液脉中一个含“Thiothrix-like”细菌发白的生物席脂肪

酸组分. 这些细菌的脂肪酸以 16:0, 16:1ω7, 18:0 和

18:1ω7c 为主.  

据此提出 , 所分析样品中含有一定量 16:1ω7c 

(2.7%~8.7%) 和 18:1ω7c (20.7%~30.7%) , 说明含有

Beggiatoa 和 Thioploca 等硫氧化菌; 而 18:1ω7c 含量

远高于 16:1ω7c, 还表明前者还混有其他来源.  

4.3  细菌硫酸盐还原作用与石油烃类氧化 

本研究对新样品进行色谱-质谱分析(图 6)显示, 

与 Cai 等人[10]分析结果相似, 石油饱和烃在 m/z=85

谱图上具有“鼓包”, 含有高的 Pr/nC17, Ph/nC18, 29DH/ 

30H 和 29DH/29H 比值并含有去甲基三环萜烷. 一般

认为, 存在 25-降藿烷, 是规则藿烷因微生物降解在

C-10 位失去一个甲基而形成的, 指示了石油遭受严

重生物降解 [46]. 越来越多的证据显示 , 油气藏中所

发生的生物降解作用很可能是厌氧微生物 , 而不是

好氧微生物所为 , 石油被厌氧细菌降解也十分普遍

的[47], 尽管厌氧生物降解比好氧生物降解要慢得多.  

生物降解过的石油烃分布在成矿期方解石胶结

物包裹体之中, 这些方解石 δ13C 值大多<−10‰, 可

低至−27.6‰, 且与富 32S 黄铁矿与铀石紧密共生[10,11]. 

这表明石油烃通过生物降解作用参与了铀矿床的形

成. 于是, 方解石沉淀所需要的富 12C─CO2, 要么来

自(1) 厌氧微生物直接降解石油烃 , 或者 , (2) 好氧

微生物先降解石油烃产生脂肪酸 , 这些脂肪酸又被

厌氧微生物所利用. 这些作用应与硫酸盐还原为 H2S

而沉淀黄铁矿、六价铀还原为四价铀而沉淀铀石, 近

同时期发生 . 由于没有证据排除好氧微生物降解石

油烃发生在硫酸盐还原作用之前, 所以, 尚无法确认

石油烃是否直接被硫酸盐还原菌所消耗. 但是, 考虑

到含油气的储层中 , 不可能存在大量的氧气供好氧

微生物生长, 于是, 硫酸盐还原菌很可能或多或少地

直接降解了石油烃.  

4.4  多步硫酸盐还原反应 

东胜铀矿成矿期黄铁矿具有可变的 δ34S 值, 最

低值为−39.2‰[10]. 尽管这些黄铁矿所来自的硫酸盐

母质 δ34S 值还不清楚, 但是, 考虑到显生宙海水硫酸

盐 δ34S 值不低于 11‰[48], 该值与最轻黄铁矿相差

50‰以上. 另一方面, 基于纯种 SRB 的实验研究显

示: 单步的微生物硫酸盐还原作用过程中, 最大的硫

同位素分馏效应为−46‰[49]. 研究区硫同位素分馏效

应高于 46‰, 说明东胜铀矿区存在硫酸盐还原作用

—硫化物氧化为硫酸盐—硫酸盐又被还原等多步反

应, 这一结果与检测出丰富的 SOB 脂肪酸相吻合.  

5  结论 

(1) 研究区脂肪酸主要由 C15~C18 组成, 且含有

一定量的 i15:0, a15:0, a17:0 等支链饱和脂肪酸及

16:1 与 18:1 单个不饱和脂肪酸; 这些组分主要来源

于细菌.  

(2) 矿床中 i15:0, a15:0, a17:0 与 i17:1ω7c 和

10Me16:0 脂肪酸共存 , 指示存在 Desulfovibrio 和

Desulfobacter sp.等硫酸盐还原菌. 而丰富的 16:1ω7c

和 18:1ω7c, 则说明应主要来自 Beggiatoa 和 Thioploca 

等硫氧化菌.  

(3) 矿层中存在硫氧化菌、且硫酸盐-黄铁矿间硫

同位素值差高达 50‰以上, 一致说明了矿层中很可

能存在硫酸盐还原作用—硫化物氧化为硫酸盐—硫

酸盐又被还原等多步反应.  
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