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封面图说: 白洋淀是华北地区最大的淡水湖泊湿地。 淀区内沟壕纵横交织错落,村庄、苇地、园田星罗棋布,在水文、水化学、生
物地球化学循环以及生物多样性等方面,具有非常复杂的异质性。 随着上游城镇污废水、农田径流进入水域,淀区
富营养化日益加剧。 复杂的水环境特点、高度的景观异质性和良好的生物多样性,使得该地区成为探索规模性厌氧
氨氧化反应的良好研究地点(详见本期第 6591—6598 页)。

彩图提供: 王为东博士摇 中国科学院生态环境研究中心摇 E鄄mail: wdwangh@ yahoo. com
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新疆两典型微咸水湖水体免培养古菌多样性

邓丽娟1,2,娄摇 恺1,曾摇 军1,徐赢华1,史应武1,张煜星2,*

(1. 新疆特殊环境微生物实验室,乌鲁木齐摇 830091;2. 石河子大学生命科学学院,石河子摇 832003 )

摘要:微咸水湖是湖泊演化过程中的一个重要中间状态,以新疆两典型微咸水湖鄄赛里木湖和柴窝堡湖水为研究对象,采用微孔

滤膜收集菌体,SDS鄄酚鄄氯仿抽提法直接提取湖水总 DNA,利用古菌 16S rRNA 基因通用引物进行 PCR 扩增,分别构建两湖古菌

16S rRNA 基因克隆文库。 用限制性内切酶 Hae 芋对随机挑选的阳性克隆子进行酶切分型,分别得到 7 个和 8 个可操作分类单

元(Operational Taxonomic Units, OTUs),两文库覆盖率均大于 98% 。 BLAST 比对和系统发育分析表明赛里木湖全部克隆子归

属于泉古菌门(Crenarchaeota),97%的克隆子与不同环境免培养氨氧化泉古菌有较高的序列相似性(>97% )。 柴窝堡湖水古菌

归为 3 个门:Thaumarchaeota (81. 2% )、广古菌门(Euryarchaeota)(13% )和泉古菌门(Crenarchaeota) (5. 8% ),81. 2% 的克隆子

与具有氮代谢功能的氨氧化古菌纯培养物具有较高的序列相似性(97%—98% ),13% 的克隆子与已分离到的产甲烷古菌序列

同源性大于 97% 。 研究发现新疆微咸水湖可能存有大量新划分的古菌 Thaumarchaeota 门类群、可培养氨氧化及产甲烷古菌类

群,两典型微咸水湖泊中古菌类群多样性较低且群落组成差异大。
关键词:微咸水湖;古菌;16S rRNA 基因

Archaea diversity in water of two typical brackish lakes in Xinjiang
DENG Lijuan1,2, LOU Kai1, ZENG Jun1, XU Yinghua1,SHI Yingwu1, ZHANG Yuxing2,*

1 Xinjiang Laboratory of Special Environmental Microbiology, Urumuqi 830091, China

2 College of Life Science of Shihezi University, Shihezi 832003, China

Abstract: Brackish lakes are important intermediate links in the evolution of lakes with water salinity between 1 and 35
g / L. The salt content of lacustrine water is gradually increased due to drought, and water salinity in the lakes is
accelerating in recent years in northwest arid and semi鄄arid regions of China. Microbial diversity in freshwater and saline
environments has been well studied, however, little is known about the microbial community composition and distribution in
brackish lake. Sayram Lake and Chaiwopu Lake in Xinjiang are representative brackish lakes, and belonged to mountain
lakes and mountain鄄basin lakes respectively, with low鄄salt, weakly alkaline, high altitude and other geological features.
These conditions have a profound effect on the ecology of the lake, and may be expected to affect the composition and
activity of the microbial community of the lake. In order to investigate the composition and diversity of archaea in Sayram
Lake and Chaiwopu Lake water, in August 2010, water samples were collected and transported to the laboratory within 4 h
to minimize changes in the microbial population. The water samples were divided into two parts, one was used to
physicochemical analyses by physical and chemical test center (Xinjiang Academy of Agricultural Science, China) . The
rest of water samples (1000 mL) were pressure filtered through Millipore Sterivex filter cartridges (0. 22 滋m鄄pore size) to
collect microbial biomass for subsequent DNA extraction. Environmental DNA was directly extracted with SDS鄄phenol鄄
chloroform method from the water samples, and 16S rRNA gene was amplified by PCR with archaea鄄specific primers.



http: / / www. ecologica. cn

Randomly selected positive clones were identified by Restriction Fragment Length Polymorphism (RFLP) with restriction
endonuclease Hae 芋, and the unique RFLP patterns were used for sequencing, alignment and constructing 16S rRNA gene
phylogenetic tree. In total, 72 and 69 positive clones were selected from the libraries of Sayram and Chaiwopu lake鄄water
respectively, 7 and 8 Operational Taxonomic units (OTUs) were obtained. BLAST analysis indicated that all clones from
Sayram were affiliated to the phylum Crenarchaeota, the 8 OTUs from Chaiwopu were classified into 3 phyla: Crenarchaeota
(5. 8% ), Thaumarchaeota ( 81. 2% ), Euryarchaeota ( 13% ). Of these, Thaumarchaeota was the dominant group.
Additionally, most clones that derived from the two libraries showed high similarity to ammonia鄄oxidizing archaea with 97%
to 98% of sequence identity. 81. 2% of clones from Chaiwopu Lake are grouped into the phylum Thaumarchaeota, which
are a newly鄄proposed phylum of the Archaea, containing so far four species and all of them are chemolithoautotrophic
ammonia鄄oxidizers and may play important roles in biogeochemical cycles. 97% clones of Sayram Lake have high similarity
to the uncultured ammonia鄄oxidizing Crenarchaeota from soil and underground radioactive hot springs. Besides, 13 percent
of Chaiwopu Lake clones showed more than 97% of 16S rRNA gene sequences similarity to pure cultured methanogenic
strains that isolated from Micro lagoons and lagoon sediments. Coverage C values of the two clone libraries were 99% and
98% respectively, indicating that most of the estimated archaeal diversity was sampled. Results of this study showed that
the archaea diversity of the two lakes was comparatively low and archaea compositions are significantly different, but a large
fraction of them might involve in nitrogen metabolism or methanogenesis.

Key Words: brackish lake; archaea; 16S rRNA gene

微咸水湖是指湖水矿化度介于 1—35 g / L 之间的湖泊[1],中国的此类湖泊主要分布在干旱、半干旱的西

部地区。 内陆封闭型湖泊受无出流或出流量少及干旱气候等因素的影响,导致湖水盐分浓度逐步增高,总体

上呈现由淡水湖、微咸水湖、咸水湖、盐湖、最终至干盐湖的演变规律[2]。 微咸水湖作为湖泊演化过程中的一

个重要中间状态,其微生物群落组成和分布与其它类型湖泊有何异同,目前知之甚少。 因此,研究微咸水湖微

生物多样性有助于全面了解湖泊演化过程中微生物群落演变规律。
目前关于湖泊微生物多样性的研究主要集中在淡水湖[3]、咸水湖[4] 和盐湖[5] 等环境,涉及微咸水湖的较

少,对其水体古菌多样性鲜有报道。 Banning[6] 等利用构建产甲烷功能基因鄄甲基辅酶 M 还原酶(methyl
coenzyme M reductase, mcrA)基因文库及末端限制性片段长度多态性(Terminal Restriction Fragment Length
Polymorphism,T鄄RFLP),对英国比尤利河口附近的一个小微咸水湖沉积物分析表明,大量能够利用 H2和 CO2

产甲烷类群(甲烷微菌目和甲烷八叠球菌目)存在于其中;Jiang[5]等对中国最大内陆微咸水湖青海湖(矿化度

12. 5 g / L)沉积物细菌和古菌多样性的研究表明,氨氧化古菌(ammonia鄄oxidizing archaea,AOA)和氨氧化细菌

(ammonia鄄oxidizing bacteria, AOB)在厌氧沉积物氮循环中起着十分重要的作用。 国内关于微咸水湖水体古

菌多样性的研究未见报道。
赛里木湖和柴窝堡湖是新疆较为典型的微咸水湖泊,分别隶属于山地湖泊和山地鄄盆地湖泊,具有低盐、

弱碱、高海拔等地质特点,蕴藏着丰富的动物资源[7],但其中微生物的群落组成和分布尚不清楚。 本文通过

构建 16S rRNA 基因克隆文库,对其水体古菌组成及多样性进行分析,揭示了两微咸水湖中古菌的系统发育多

样性及主要类群丰度,为发掘新的可培养古菌资源、探索其代谢多样性及相关功能基因提供参考。
1摇 材料和方法

1. 1摇 材料

1. 1. 1摇 样品采集及处理

赛里木湖位于天山西段,准噶尔盆地西南端,博尔塔拉蒙古自治州境内,是新疆最大的高山封闭湖泊,湖
面海拔 2073 m,平均深度 46. 6 m,湖年平均水温 7. 0 益,最高 19. 3 益,最低 0. 3 益 [8],湖水透明度 8—13 m,水
质呈碱性(pH 值 9. 0)。 柴窝堡湖位于乌鲁木齐市区东南约 45 km 的博格达峰脚下的柴窝堡盆地,地理位置

2186 摇 生摇 态摇 学摇 报摇 摇 摇 32 卷摇



http: / / www. ecologica. cn

为东经 87毅54忆,北纬 43毅30忆,湖面海拔 1082 m,水深 4—6 m,最高水温 20 益,湖水浑浊不透明,平均 pH 值为

9. 0[9]。 于 2010 年 7 月至 8 月,分别于环赛里木湖(44毅36忆10N, 81毅22忆19E; 44毅34忆31N, 81毅08忆02E;44毅36忆
54N, 80毅59忆35E; 44毅29忆33N, 81毅10忆12E)和柴窝堡湖(43毅31忆41N, 87毅53忆25E; 43毅31忆41N, 87毅54忆12E; 43毅
31忆41N, 87毅54忆16E; 43毅31忆49N, 87毅54忆26E)的 4 个位置采集水面下 10—30 cm 的湖水 1000 mL,混合,密封放

置于 4 益暗处保存,并立即运回实验室。 将样品分成两份,一份用于理化性质测定,另一份直接用于环境总

DNA 的提取。
1. 1. 2摇 湖水理化性质测定

Ca2+和 Mg2+采用 EDTA 络合滴定法测定;K+和 Na+采用火焰光度计测定;SO2-
4 采用二氧化钡滴定法测定;

CO2-
3 和 HCO-

3采用硫酸滴定法测定;总氮采用凯氏定氮法测定。
1. 1. 3摇 主要试剂和仪器

凝胶纯化试剂盒(OMEGA)、pMD18鄄T vector(Takara,大连)、PCR 扩增仪(Biometra)、Hae 芋限制性内切酶

(生工,上海)、凝胶成像仪(Bio鄄Rad)、电泳仪(Bio鄄Rad)、Top10 感受态细胞(Tiangen)、恒温水浴锅( Julabo.
UC)。
1. 2摇 湖水总 DNA 的提取及纯化

总 DNA 提取参照 Shaheen[10]等的方法,并根据湖水特征稍作改动。 具体步骤如下:取水样 1000 mL 于

0郾 22 滋m 的无菌滤膜进行过滤,之后将滤膜放入 50 mL 无菌离心管中,加入 4 mL 洗脱液(GTE buffer),再分装

到 2 mL 离心管中(每管 750 滋L),每管加入溶菌酶(20 mg / mL)约 36 滋L 至终浓度 1 mg / mL;37 益水浴 2 h,再
向每管加入蛋白酶 K(20 mg / mL)10 滋L 至终浓度 0. 2 mg / mL,加入浓度为 20%的 SDS 17 滋L 和 5 mol / L NaCl
10 滋L;53 益水浴 2 h;加入等体积的酚颐氯仿颐异戊醇(25颐24颐1)抽提蛋白,10000 r / min 离心 5 min;吸取上清并

加入 2 / 3 倍体积的氯仿抽提,10000 r / min 离心 5 min;吸取上清加入 0. 6 倍体积异丙醇,4 益过夜沉淀;12000
r / min 离心 20 min,弃上清;加入提前预冷的乙醇(70% )1 mL, 12000 r / min 离心 5 min,弃上清,将未倒净的液

体 12000 r / min 离心 30 s,用枪尖吸取残留液体,自然风干;加入 20 滋L TE 缓冲液,-20 益保存。
1. 3摇 PCR 扩增古菌 16S rRNA 基因

使用古菌通用引物 21F(5忆鄄YGGTTGATCCTGCCRG鄄3忆)和 958R(5忆鄄YCCGGCGTTGAMT CCAATT鄄3忆) 扩增

湖水古菌的 16S rRNA 部分基因[11];PCR 反应体系(25 滋L):2伊Premix Taq (含 Taq 酶 2. 5 U) 12. 5 滋L, Taq
酶 0. 1 滋L,上下游引物(10 滋mol / L)各 0. 5 滋L,模板 DNA (100 ng) 1 滋L,MgCl2 0. 3 滋L,ddH2O 10. 6 滋L。
PCR 扩增程序:95 益 5 min;95 益 45 s, 60 益寅55 益 45 s, 72 益 1 min 30 s,10 个循环; 95 益 45 s, 55 益 45
s, 72 益 1 min 30 s, 25 个循环;72 益 7 min。 以无菌水为模板做空白对照,做 4 个 PCR 扩增平行试验。 等量

混合各平行扩增的产物,试剂盒纯化后备用。
1. 4摇 16S rDNA 克隆文库的构建和 RFLP 分析

将纯化的 PCR 产物与 PMD18鄄T 载体连接,连接产物转化到 E. coli DH5琢 感受态细胞中。 先以氨苄青霉

素抗性初筛阳性转化子[12],再用 T鄄载体通用引物 M13鄄 47 和 M13鄄 48 扩增外源插入片段,电泳检测筛选阳性

克隆子。 PCR 扩增条件:95 益 5 min;95 益 30 s, 53 益 45 s, 72 益 1 min 30s, 30 个循环;72 益 7 min。
以限制性内切酶 Hae 芋, 37 益过夜酶切各个克隆子扩增出的 16S rRNA 基因片断,酶切反应体系:PCR

产物 15 滋L,Hae 芋 0. 8 滋L, 10 mol / L 的 Buffer 2 滋L, ddH2O 补至 20 滋L,2. 5%的琼脂糖凝胶电泳检测酶切产

物,将电泳图谱中酶切带型相同的克隆子归为一类,送至上海生工测序,将不同带型序列相似性高于 99% 的

归位一个分类操作单元(OTU, operational taxonomic unit) [13],即每一个种系型作为一个 OTU[14]。
1. 5摇 克隆文库多样性分析

以文库覆盖率(Coverage C)和稀有度曲线(Rarefaction curve)共同评价所构建的克隆文库库容。 Coverage
C 理论上表示 16S rRNA 基因克隆文库中所包含的微生物种类(OTU)占样品中全部微生物种类的比例。 C =
1-n1 / N。 N 代表克隆文库的库容,nl 代表在文库仅出现一次 OTU 的数量。 稀有度曲线分析采用 EstimateS
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8郾 0 (http: / / viceroy. eeb. uconn. edu / estimateS)。 根据 Shannon鄄Wiener 指数、Simpson 指数、均匀度指数和

Margalef 物种丰富度指数评估基因克隆文库的多样性,具体计算方法参照文献[15]。
1. 6摇 系统发育分析及核酸序列收录号

所测序列去载体后在 GenBank (www. ncbi. nlm. nih. gov) 数据库中进行 BLAST 比对,选定其中同源性较

高的相关菌株作参比,进行系统发育分析。 运用 MEGA 4. 0 软件进行多重比对,Neighbor-Joining 法构建系统

发育树,使用 Bootstrap 重复 1000 次对系统发育树的稳定性进行评估。 利用 RDP 8. 1 (Ribosomal Database
Project release 8. 1)(http: / / rdp. cme. msu. edu / index. jsp)在线进行归类。 本研究得到的古菌 16S rRNA 基因

序列已提交 GenBank 数据库,序列登录号:JN202405 至 JN202424。
2摇 结果和分析

2. 1摇 湖水理化性质分析

赛里木湖和柴窝堡湖均属于微咸水湖 (湖水矿化度分别为 2. 7 g / L 和 4. 4 g / L),两湖泊温度、pH 值、总
氮和总磷含量较为相近。 赛里木湖中占优势的阴离子是 HCO-

3,属于碳酸根水[16],其含量是柴窝堡湖的 2 倍;
而柴窝堡湖中占优势的阴离子为 Cl-,属于氯酸根水[16],其含量也是赛里木湖的 2 倍;两湖泊中占优势的阳离

子均为 Na+和 Mg2+,但柴窝堡湖中 Na+含量较高,约为赛里木湖的 4 倍;两湖泊中 SO2-
4 和 K+含量基本一致(表

1)。

表 1摇 赛里木湖和柴窝堡湖湖水理化性质

Table 1摇 Physiochemical parameters of the water from sayram Lake and chaiwopu Lake

样品
Samples

温度
Temp
/ 益

pH

矿化度
Total

Salinity /
(mg / L)

总氮 Total
Nitrogen /
(mg / L)

总磷
Total

Phosphorus /
(mg / L)

质量浓度 c (Sample) / (mg / L)
主要阴离子
Main anions

SO2-
4 CO2-

3 HCO-
3 Cl-

主要阳离子
Main cations

Mg2+ Ca2+ K+ Na+

赛里木湖
Sayram lake 10. 4—18. 5 9. 0 2714 2. 98 0. 015 1 83. 6 605. 5 360. 8 387. 5 12. 9 24. 4 346. 5

柴窝堡湖
Chaiwopu lake 10. 2—12. 9 9. 0 4383 1. 7 0. 034 0. 9 26. 1 371. 8 689. 6 67. 7 60. 1 21. 1 1257. 4

2. 2摇 两微咸水湖水体古菌克隆文库覆盖率及多样性分析

赛里木湖和柴窝堡湖湖水古菌克隆文库的覆盖率分别为 99% 和 98% (表 2),结合稀有度曲线(图 1)可
以看出两克隆文库已趋于饱和,涵盖了两湖湖水中绝大多数的古菌类群。 赛里木湖和柴窝堡湖的古菌多样性

指数差异较大(表 2),前者的 Shannon鄄Wiener 指数、Simpson 指数和均匀度指数均高于后者,而 Margalef 物种

丰富度指数却低于后者。

表 2摇 两湖古菌 16S rRNA 基因克隆文库多样性

Table 2摇 Archaea diversity index of two lakes in 16S rRNA gene clone library

样品
Samples

可操作分类单元
OTUs

文库覆盖率
C / %

香侬指数
H忆

辛普森指数
D

均匀度指数
E

物种丰富度指数
dMa

赛里木湖 Sayram lake 7 99 1. 35 0. 67 0. 32 1. 40

柴窝堡湖 Chaiwopu lake 8 98 1. 05 0. 44 0. 25 1. 65

2. 3摇 两微咸水湖古菌 16S rRNA 基因克隆文库系统发育分析

2. 3. 1摇 赛里木湖古菌多样性

赛里木湖古菌 16S rRNA 基因克隆文库,共转化出 463 个克隆子,随机挑选 100 个进行菌液 PCR 鉴定,得
到 72 个阳性克隆子 (转化率为 72% ),对其进行 Hae 芋酶切分型,共获得 7 个 OUTs。 对代表克隆子进行序列

测定和系统发育分析,结果表明其全部归属于泉古菌门(Crenarchaeota)(图 2),结合 RDP 归类,可将其归为 2
个亚群 Group 玉和域,分别占整个文库的 90. 2 和 9. 8% 。 Group 玉包括 5 种种系型,系统发育分为 2 支,其中
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图 1摇 赛里木湖和柴窝堡湖湖水古菌克隆文库稀有度曲线

摇 Fig. 1 摇 Rarefaction cure for Sayram and Chaiwopu Lake鄄water

archaea clone library

克隆子 sh鄄gj7 ( JN202405)和 sh鄄gj17 ( JN202407)为优

势类群,包括 30 和 27 个克隆子数,分别占整个克隆文

库的 41. 6% 和 37. 5% ,与 sh鄄gj5 ( JN202412 ) 和 sh鄄
gj191 (JN202411)聚为一支,且都与免培养氨氧化古菌

(HQ678241)有较高相似性(97%—98% )。 克隆子 sh鄄
gj113 (JN202409)单独分为一支,与贵州喀斯特地貌区

免培养泉古菌 ( JF737828 ) 具有 98% 序列相似性。
Group 域 包括两种种系型,其序列相似性为 95% ,其中

克隆子 sh鄄gj14 ( JN202406)与澳大利亚地下放射性温

泉中的免培养氨氧化泉古菌(AM039532) 有 98% 的序

列相似性;克隆子 sh鄄gj112 ( JN202408)与一污染土壤

中的免培养泉古菌(FM897354)相似性最高(99% )。
2. 3. 2摇 柴窝堡湖古菌多样性

构建柴窝堡湖古菌 16S rRNA 基因克隆文库,共转化出 496 个克隆子,随机挑选 100 个克隆子进行菌液

PCR 鉴定,得到 69 个阳性克隆子,再对其进行 Hae 芋分型,最终得到 8 个 OTUs,归为古菌域的 3 个门,分别是

泉古菌门(Crenarchaeota) (5. 8% ),Thaumarchaeota (81. 2% ),广古菌门 (Euryarchaeota) (13% )(图 2)。 克

隆子 ch鄄gj26 独立分支,与其它克隆子进化距离较远,但与从新疆沙湾冷泉沉积物中得到的免培养泉古菌

(GQ302615)序列相似性高达 99% 。 克隆子 ch鄄gj63 (JN202418)、ch鄄gj81 (JN202422)、ch鄄gj18 (JN202414)和
ch鄄gj21 (JN202415) 聚类为一个分支,全部归属于 Thaumarchaeota,且与农田土壤中的 Nitrosopumilaceae
archaeon (HQ331116)序列相似性较高(97%—98% );其中 ch鄄gj18 (JN202414)为优势类群,含 51 个克隆子。
隶属于广古菌门(Euryarchaeota)的 OTUs 有 3 个,代表克隆子为 ch鄄gj102 (JN202424)、ch鄄gj77 (JN202419)和
ch鄄gj78 (JN202420),系统发育分为两支,其中克隆子 ch鄄gj102 (JN202424)独立成支,且与从一咸水湖沉积物

中分离到的一株嗜盐产甲烷菌 Methanoculleus sp. MQ鄄4 (DQ518348)序列相似性为 97% ;其余两个克隆子序

列相似性较高 (98% ),与从北京一厌氧分解池中分离到的专性厌氧甲烷菌 Methanobacterium beijingense
(AY552778)有 99%的相似性。
3摇 讨论

微咸水湖是湖泊由淡水湖向盐湖演变过程中的一个重要环节,过去的研究表明,随着水体矿化度,盐浓度

的增加,古菌类群呈现出一定的变化规律[17]。 如在淡水湖中以中温泉古菌类群和产甲烷类广古菌占优

势[18鄄19];咸水湖中除了中温泉古菌类群和产甲烷类广古菌类群,还存在一些嗜盐碱的广古菌类群[20鄄21];而演

变至盐湖则为广古菌门类群占据绝对优势,并且基本都为盐杆菌科中嗜盐或者极端嗜盐类群[22鄄23]。 本研究

通过构建赛里木湖和柴窝堡湖古菌 16S rRNA 克隆文库,发现这两个微咸水湖中古菌类群组成及多样性符合

上述古菌类群变化趋势。 如在较低矿化度的赛里木湖水体中古菌类群全部为泉古菌,而在柴窝堡湖中(矿化

度是前者的近 2 倍)检测到了古菌域的 3 个门,分别为 Thaumarchaeota (81. 2% )、泉古菌门 (Crenarchaeota,
5. 8% )和广古菌门(Euryarchaeota, 13% )。 与矿化度较高的微咸水湖相比(青海湖),赛里木湖中和柴窝堡湖

中泉古菌相似类群来自于农田土壤和淡水水体沉积物中中温泉古菌,而青海湖中泉古菌相似类群基本来自于

海底沉积物[5]。 另外,柴窝堡湖中广古菌类群与青海湖中广古菌类群较为相似都为一些产甲烷古菌,而这一

类群广泛的存在于微咸水湖[6]、咸水湖[24]、厌氧消化池[25]等高盐碱厌氧沉积物中,这可能与柴窝堡湖区地处

风口,常年受大风的扰动,加之湖水较浅(平均水深 4 m, 最深 7 m)和近年来水位下降,导致水体与湖泊表层

沉积物互相混合,使其中的厌氧微生物可能扩散到水体中有关。
值得注意的是,本文首次在微咸水湖环境中检测到 Thaumarchaeota 门,并且其为柴窝堡湖中绝对优势类

群。 该门类群最早是划分于泉古菌门,但 Hallam[26],Walker[27] 和 Hatzenpichler[28] 等人,对海洋和土壤中
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图 2摇 Neighbor鄄joining 法构建新疆赛里木湖和柴窝堡湖湖水古菌 16S rRNA 部分序列系统发育树

Fig. 2摇 Neighbor鄄joining phylogenetic tree based on partial archaea 16S rRNA gene sequence(accession number from JN202405 to JN202424)

amplified from Xinjiang sayram and chaiwobao lake鄄water samples

银为赛里木湖克隆子,荫为柴窝堡湖克隆子,Crenarchaeota 泉古菌门;Euryarchaeota 广古菌门;Nanoarchaeum 纳古菌门

Cenarchaeum symbiosum,Nitrosopumilus maritimus 和 Nitrososphaera gargensis 纯培养菌的研究发现,其进化分支

明显不同于泉古菌门和广古菌门[29],因此将此类微生物重新划分为 Thaumarchaeota 门,后续的研究发现该类

群广泛分布于土壤[30]、沉积物[31]、地下水[32]和热泉[33]等中温及高温环境中。 由于柴窝堡湖中绝大多数类群

与 Nitrosopumilaceae archaeon (HQ331116)序列相似性达到了(97%—98% ),因此在柴窝堡湖中可能含有大量

该门中可培养新种。
过去普遍认为变形菌门的氨氧化细菌(AOB)是地球氮素循环过程中最主要的承担者[34],但现有研究表

明某些中温泉古菌同样具有氨氧化作用,且在部分环境中比 AOB 的数量多[30],因此 AOA 在全球氮循环中的

作用不可忽视。 本研究发现两湖泊中绝大多数类群都与其它环境中可培养或免培养的 AOA 具有较高的相似

性,但赛里木湖的 AOA 类群隶属于泉古菌门,柴窝堡湖则隶属于新近划分的 Thaumarchaeota,分析可能与两湖

泊的地理环境和理化性质不同有关,海拔、湖水深度、总矿化度和 Na+、Mg2+、HCO-
3 的等因素均可导致古菌多

样性差异[35鄄36],但由于 Thaumarchaeota 是最近才从泉古菌门中划分出来的新类群,相关研究较少,因此具体是

何因素导致两湖泊 AOA 组成不同尚不清楚,仍需进一步研究。
对新疆两典型微咸水湖水体古菌类群多样性的研究发现,其多样性较低,群落组成差异较大,且可能存在

大量参与氮代谢的氨氧化古菌和一些产甲烷古菌,这为进一步开发利用湖泊微生物资源提供了相应参考。
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