
第 ４１ 卷第 １８ 期

２０２１ 年 ９ 月

生 态 学 报

ＡＣＴＡ ＥＣＯＬＯＧＩＣＡ ＳＩＮＩＣＡ
Ｖｏｌ．４１，Ｎｏ．１８
Ｓｅｐ．，２０２１

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

基金项目：国家自然科学基金资助项目（３１８６０１４９）；新疆自然科学基金资助项目（２０１８Ｄ０１Ｃ０６９）

收稿日期：２０２０⁃１０⁃１２； 　 　 网络出版日期：２０２１⁃０６⁃１５

∗通讯作者 Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ．Ｅ⁃ｍａｉｌ： ２７０９４３１４３＠ ｑｑ．ｃｏｍ

ＤＯＩ： １０．５８４６ ／ ｓｔｘｂ２０２０１０１２２６０１

李二阳，马雪莉，吕杰，马媛，吕光辉．新疆天山北坡不同盐湖微生物菌群结构及其影响因子．生态学报，２０２１，４１（１８）：７２１２⁃７２２５．
Ｌｉ Ｅ Ｙ， Ｍａ Ｘ Ｌ， Ｌü Ｊ， Ｍａ Ｙ， Ｌü Ｇ Ｈ．Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｉｔｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｌｔ ｌａｋｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｎｏｒｔｈｅｒｎ ｓｌｏｐｅ ｏｆ Ｔｉａｎｓｈａｎ
Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ， Ｘｉｎｊｉａｎｇ．Ａｃｔａ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ，２０２１，４１（１８）：７２１２⁃７２２５．

新疆天山北坡不同盐湖微生物菌群结构及其影响因子

李二阳１，马雪莉１，吕　 杰２，马　 媛１，３，∗，吕光辉１，３

１ 新疆大学资源与环境科学学院， 乌鲁木齐　 ８３００４６

２ 新疆大学生命科学与技术学院， 乌鲁木齐　 ８３００４６

３ 绿洲生态教育部重点实验室， 乌鲁木齐　 ８３００４６

摘要：新疆分布的众多湖泊由于干旱气候成盐作用强烈，近半数已演化到盐湖发展阶段，不同盐湖中也因此蕴含着丰富的耐盐

及嗜盐微生物资源。 为更好的掌握新疆盐湖微生物资源分布规律及对环境因子变化的响应规律，利用高通量测序技术对新疆

天山北坡 ５ 个不同演化阶段盐湖湖底沉积物中细菌、古菌多样性和菌群结构及其主要驱动因子进行研究，探讨盐湖演化过程中

原核微生物群落结构变化规律。 分别采集 ５ 个盐湖湖底沉积物样本，进行理化因子测试与细菌和古菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 扩增子测序分

析，比较不同盐湖理化性质和原核微生物菌群差异，并对原核微生物丰度与环境因子进行关联分析。 实验结果表明：５ 个盐湖

湖底沉积物总盐和 Ｎａ＋含量顺序为：巴里坤湖＞伊吾湖＞艾比湖＞盐湖＞柴窝堡湖，除艾比湖外其他四个盐湖沉积物均呈碱性。
Ａｌｐｈａ 多样性结果显示 ５ 个盐湖细菌 ｒｉｃｈｎｅｓｓ、ｃｈａｏ１、ＡＣＥ 和 ｓｈａｎｎｏｎ 丰富度指数均大于古菌相应丰富度指数，不同盐湖细菌丰

富度指数差异较大，古菌丰富度指数差异相对较小。 从 ５ 个盐湖湖底沉积物中共检测获得细菌 ５８ 门、６８ 纲、１３８ 目、２５３ 科和

５６０ 属，古菌 ４ 门、８ 纲、１２ 目、２１ 科和 ６０ 属，细菌以变形菌门为主，古菌以广古菌门为主。 不同盐湖细菌和古菌优势属种类均

不相同，巴里坤湖主要是一些嗜盐和耐盐细菌属，而伊吾湖主要是嗜盐和耐盐古菌属，ＰＣｏＡ 分析结果也表明不同盐湖微生物在

ＯＴＵｓ 水平有其独特菌群结构类型。 ＲＤＡ 和 Ｂｉｏｅｎｖ 分析结果表明，盐湖湖底沉积物中微生物菌群群落结构主要受 Ｎａ＋和总盐

（ＴＳ）浓度的影响，对细菌菌群结构影响较大，而古菌菌群结构可能受多种理化因子共同调节。 此外，盐湖特殊卤水成分会对微

生物群落结构产生重大影响。
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ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｔｈｅ ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｌｔ ｌａｋｅ ｂｏｔｔｏｍ ｗａｓ ｍａｉｎｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ Ｎａ＋ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｓａｌｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ， ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ
ａｒｃｈａｅａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｍｉｇｈｔ ｂｅ ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｂｙ ｍａｎｙ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ． Ｍｏｒｅｏｖｅｒ， ｔｈｅ ｓｐｅｃｉａｌ ｂｒｉｎｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｏｆ
ｔｈｅ ｓａｌｔ ｌａｋｅ ｗｏｕｌｄ ｈａｖｅ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｉｍｐａｃｔ ｏｎ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｔｉａｎｓｈａｎ ｎｏｒｔｈ ｓｌｏｐｅ； ｓａｌｔ ｌａｋｅ； ｐｒｏｋａｒｙｏｔｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ； ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

新疆面积大于 １ ｋｍ２的天然湖泊有 １３９ 个，２０ 世纪 ５０ 年代以来受干旱气候和上游农业灌溉用水的影响，
成盐作用强烈，近半数湖泊已演化到盐湖发展阶段，许多盐湖甚至发展到自析盐阶段［１⁃３］。 根据湖水含盐量

的大小，可将新疆湖泊划分为淡水湖、微咸水湖（半咸水湖）、咸水湖和盐湖（卤水湖）四大类型，湖水总盐含量

≤１ ｇ ／ Ｌ 称为淡水湖，２—３４ ｇ ／ Ｌ 称为半咸水湖，３５—４９ ｇ ／ Ｌ 称为咸水湖，５０ ｇ ／ Ｌ 以上即为盐湖［１］。 另外新疆

湖泊多形成于盆地及风蚀作用形成的丘间洼地，基岩持续风化和淋滤以及地史上古盐的淋溶，对湖泊盐分不

断进行补给，不同湖泊成盐母质的差异，造成湖水化学成分的差异，形成了包括碳酸盐、硫酸盐、硼酸盐、氯化

物和硝酸盐类多类型蒸发盐类的沉积，特别是硝酸盐类沉积矿物，是新疆盐湖所独有的［１，３］。 盐湖作为高盐

浓度的特殊环境，含有多种极端嗜盐微生物，盐环境下微生物群落适应高盐离子环境，盐离子对微生物群落的

多样性和组成起着重要作用［４］，但不同盐湖水化学性质差异是否制约微生物多样性未见报道。 因此，研究盐

湖水化学性质对微生物菌群结构及演变的影响，同时掌握盐湖微生物种质资源分布规律，对盐湖资源开发利

用具有重要意义［５⁃６］。
新疆不同盐湖中蕴含着丰富的耐盐及嗜盐微生物资源，但针对这一资源的研究较少，早期研究成果多以

嗜盐微生物纯培养工作为主［７⁃８］。 近些年采用克隆文库技术对新疆盐湖微生物菌群结构开展了有意义的研

究，但克隆文库技术通量较小，仅能获得湖泊主要微生物菌群，无法准确获得微生物群落结构与环境因子互作

关系［９⁃１１］。 近几年高通量测序技术快速发展，并成功应用于青藏高原盐湖微生物多样性研究［１２⁃１３］，但利用高

通量测序技术研究新疆盐湖微生物多样性研究鲜有报道。
现有研究显示不同湖泊成盐母质的差异，造成湖水化学成分的差异，从而影响湖泊原核微生物菌群结构。

此外在盐湖发展过程中，随湖水盐浓度变化，微生物菌群结构动态变化过程无法还原。 基于上述研究现状，本
文拟解决以下两个主要科学问题，一是新疆天山北坡 ５ 个不同盐浓度湖泊湖底沉积物细菌和古菌多样性及菌

群结构变化规律及特点。 二是新疆天山北坡不同盐湖湖底沉积物菌群结构的主要环境驱动因子。
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１　 材料与方法

１．１　 样品采集

２０１９ 年 ８ 月分别对新疆天山北坡艾比湖（８２°４５′４８″Ｅ， ４４°５５′４″Ｎ）、柴窝堡湖（８７°５３′３５″Ｅ， ４３°３１′２８″Ｎ）、盐湖

（８８°８′１７″Ｅ，４３°２３′３９″Ｎ）、巴里坤湖（９２°４６′５２″Ｅ，４３°３６′２６″Ｎ）和伊吾湖（９４°１４′４６″Ｅ，４３°２１′４７″Ｎ） ５ 个湖泊湖

底沉积物进行采集，５ 个盐湖采样位置如图 １ 所示。 艾比湖、柴窝堡湖、盐湖、巴里坤湖和伊吾湖后文分别按

ＥＢ、ＣＷＢ、ＹＨ、Ｂａｒ 和 ＹＷ 简称表示。 每个湖泊采集湖水下 ３ 份沉积物样本，采集深度为湖底 ０—２０ ｃｍ 湖底

底泥，采集后装入无菌聚丙烯折角袋中均匀混合，每份样品间隔均超过 ３０ ｍ。 沉积物样本车载冰箱 ４℃运载

至实验室。 每个样本分成两个部分，一部分样品进行理化性质测试，另一部分样品进行总 ＤＮＡ 提取进行扩增

子测序分析。

图 １　 采样点位置图

Ｆｉｇ．１　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

１．２　 研究方法

１．２．１　 湖底沉积物理化因子分析

将湖底沉积物自然晾干后 ６０℃烘干，研磨后分别过 １００ 目筛，用于理化性质测定。 酸碱度采用 ｐＨ 计法，
Ｎａ＋、Ｋ＋、Ｍｇ２＋、Ｃａ２＋离子采用火焰光度计法测定，Ｃｌ－、ＳＯ２－

４ 、ＣＯ２－
３ 、ＨＣＯ－

３ 离子采用滴定法，可溶性总盐（ＴＳ）采

用质量法［１４］。

１．２．２　 湖底沉积物基因组 ＤＮＡ 提取

采用 ＦａｓｔＤＮＡ􀳏 ＳＰＩＮ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｓｏｉｌ 土壤基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒对样本中基因组 ＤＮＡ 进行提取，操作步骤

按照试剂盒说明进行。 基因组 ＤＮＡ 利用琼脂糖凝胶检测 ＤＮＡ 的长度和完整性，利用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００ 检测

ＤＮＡ 的浓度和纯度，符合要求后委托诺禾致源进行扩增子测序分析。
１．２．３　 ＰＣＲ 扩增及扩增子测序

基于 Ｉｏｎ Ｓ５ＴＭ ＸＬ 测序平台，利用单端测序的方法对样本中细菌和古菌进行扩增子测序分析。 细菌为 １６Ｓ
Ｖ４—Ｖ５ 区，测序引物为 ５１５ｆ ／ ９２６ｒ［１５］。 古菌为 １６Ｓ Ｖ４ 区，测序引物为 Ａｒｃｈ５１９Ｆ ／ Ａｒｃｈ９１５Ｒ［１６⁃１７］。 使用带 １０
ｂｐ Ｂａｒｃｏｄｅ 序列的简并引物对不同的样本进行扩增，根据 ＰＣＲ 产物浓度进行等量混样，混匀后样本进行琼脂

糖胶电泳，切割目标条带，使用 Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ 公司 ＧｅｎｅＪＥＴ 胶回收试剂盒对产物进行回收纯化。 纯化样本使

用 Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ 公司的 Ｉｏｎ Ｐｌｕｓ Ｆｒａｇｍｅｎｔ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｋｉｔ 试剂盒进行文库构建，构建好的文库经过 Ｑｕｂｉｔ 定量和

文库检测合格后，进行测序分析。 柴窝堡湖、盐湖、艾比湖、巴里坤湖和伊吾湖细菌注册号为：ＰＲＪＮＡ６６２６３５；
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古菌注册号为：ＰＲＪＮＡ６６２６３２。
１．２．４　 不同盐湖原核微生物菌群结构分析

测序原始数据使用 Ｃｕｔａｄａｐｔ 软件［１８］ 对低质量序列进行剪切，根据 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列拆分不同样本，并截去

Ｂａｒｃｏｄｅ 和引物序列。 再使用 ｖｓｅａｒｃｈ［１９］软件将测序数据与物种注释数据库进行比对去除嵌合体序列获得有

效数据用于后续分析。 利用 Ｕｐａｒｓｅ［２０］ 软件对所有样品有效数据按照 ９７％ 进行聚类，聚类生成 ＯＴＵｓ
（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ）数据集，筛选数据集中出现频数最高的序列作为代表序列。 代表序列采用

Ｍｏｔｈｕｒ 软件与 ＳＩＬＶＡ 数据库［２１］进行物种注释，在界、门、纲、目、科、属不同分类水平上进行分析。
１．２．５　 数据分析

用 Ｒ 语言绘制环境因子和 Ａｌｐｈａ 多样性箱线图，门和纲水平百分比堆积图，Ｔｕｋｅｙ ＨＳＤ 检验（ｍｕｌｔｃｏｍｐ
包）进行多重比较，添加显著性（Ｐ≤０．０５）标记；ｐｈｅａｔｍａｐ 函数（ｐｈｅａｔｍａｐ 包）绘制属水平热图；基于 ＵＰＧＭＡ
聚类和 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离进行 ＰＣｏＡ（ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ－ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ）分析；使用环境因子和门水平丰度

数据进行 ＲＤＡ（ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ）分析；通过 Ｂｉｏｅｎｖ 函数（ｖｅｇａｎ 包）分析影响盐湖微生物群落结构多样性

的环境因子组合，并进行 ｍａｎｔｅｌ 检验。

２　 结果与分析

图 ２　 五个盐湖湖底沉积物理化因子（ｎ＝ ３）

Ｆｉｇ．２　 Ｓｅｄｉｍｅｎｔ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｂｏｔｔｏｍ ｏｆ ｆｉｖｅ ｓａｌｔ ｌａｋｅｓ （ｎ＝ ３）

２．１　 不同盐湖湖底沉积物理化性质

５ 个盐湖湖底沉积物理化性质如图 ２ 所示，其中伊吾湖和巴里坤湖可溶性总盐含量最高，柴窝堡湖总盐

含量最低，不同盐湖采样点平均总盐含量大小为：巴里坤湖（１９３．４０ ｍｇ ／ ｇ） ＞伊吾湖（１８５．６０ ｍｇ ／ ｇ） ＞艾比湖

（９６．３０ ｍｇ ／ ｇ）＞盐湖（１９．３１ ｍｇ ／ ｇ） ＞柴窝堡湖（２．５０ ｍｇ ／ ｇ）。 新疆盐湖湖水中阳离子以 Ｎａ＋为主，阴离子多以

Ｃｌ－和 ＳＯ２－
４ 为主。 巴里坤湖浅水相中含有大量芒硝（Ｎａ２ＳＯ４·１０Ｈ２Ｏ） ［２２］，从图 ２ 可以发现巴里坤湖 Ｎａ＋和
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ＳＯ２－
４ 离子浓度显著高于其它湖泊。 另外艾比湖富含氯镁石（ＭｇＣｌ２·８Ｈ２Ｏ）、水氯镁石（ＭｇＣｌ２·６Ｈ２Ｏ）和白云

石（ＣａＭｇ（ＣＯ３） ２） ［３］，从图 ２ 可以看到艾比湖中 Ｋ＋、Ｃａ２＋和 Ｍｇ２＋离子显著高于其它湖泊，Ｃｌ－含量也较高。 除

艾比湖外，其余四个盐湖湖水或沉积物均呈碱性。
２．２　 不同盐湖湖底沉积物原核微生物多样性及群落结构

２．２．１　 测序数据分析

５ 个盐湖湖底沉积物细菌和古菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 扩增子测序原始数据每个样本为 ８ 万条左右，经质控，聚类及

物种注释，绘制稀释曲线。 从稀有度曲线来看，所有样本在测序范围内均趋于饱和，表明测序量合理，能够比

较真实地反映沉积物中原核微生物群落结构。 细菌和古菌测序引物均扩增出了细菌和古菌两界微生物，细菌

测序结果中古菌 ＯＴＵｓ 比例较低，但古菌测序结果中细菌 ＯＴＵｓ 比例较高，为了更好的研究湖底沉积物中细菌

和古菌菌群结构变化趋势，在分析时剔除相应古菌和细菌 ＯＴＵｓ，抽平后进行分析。 另外细菌和古菌测序覆盖

率均高于 ９９％，表明测序深度能代表样本的真实情况。
２．２．２　 沉积物中原核微生物多样性

Ａｌｐｈａ 多样性计算结果显示（图 ３），５ 个盐湖湖底沉积物中细菌和古菌的多样性指数随总盐浓度的变化

趋势不同。 细菌的 ６ 个多样性指数与湖底沉积物总盐浓度呈相反的变化趋势（巴里坤湖除外），总盐浓度增

大则细菌多样性下降；古菌的 ６ 个多样性指数在总盐浓度最高或最低时多样性更大。 伊吾湖湖底沉积物细菌

的 Ａｌｐｈａ 多样性最低，多个丰富度指数显示其细菌群落丰度较低，Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显示其细菌菌群结构不均匀，
ＰＤ（ＰＤ ｗｈｏｌｅ ｔｒｅｅ）指数显示其菌群进化差异最小；古菌的群落丰度和进化差异和细菌一致，Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显

示其古菌菌群结构比较均匀。 巴里坤湖细菌多个丰富度指数和 ＰＤ 指数较低，Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数反而高，显示其细

菌群落丰富度和进化差异尽管低，但是群落结构比较均匀；古菌的 Ａｌｐｈａ 多样性指数皆较高，显示其不仅古菌

群落丰富度和进化差异较大，而且群落结构均匀。 柴窝堡湖细菌 Ａｌｐｈａ 多样性指数最高，古菌 Ａｌｐｈａ 多样性

指数都较高，显示其细菌和古菌群落丰富度和进化差异较大，群落结构均匀。 此外 ５ 个湖泊细菌 ｒｉｃｈｎｅｓｓ、
ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 丰富度指数远高于古菌，且细菌丰富度指数差异较大，古菌多样性指数差异相对较小。

图 ３　 ５ 个盐湖湖底沉积中细菌和古菌 α多样性指数（ｎ＝ ３）

Ｆｉｇ．３　 Ａｌｐｈａ⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ａｒｃｈａｅａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ｆｉｖｅ ｓａｌｔ ｌａｋｅｓ ｓｅｄｉｍｅｎｔ （ｎ＝ ３）

ＡＣＥ：基于丰度的覆盖估计值 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ⁃ｂａｓｅｄ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｅｓｔｉｍａｔｏｒ；ＰＤ：系统发育多样性 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

２．２．３　 沉积物中原核微生物群落组成和结构

将 ５ 个盐湖湖底沉积物样本中的 ＯＴＵｓ 代表性序列在 ＳＩＬＶＡ 数据库中进行比对，在门、纲、目、科、属不同
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的分类水平进行统计，共检测获得细菌 ５８ 门、６８ 纲、１３８ 目、２５３ 科和 ５６０ 属；古菌 ４ 门、８ 纲、１２ 目、２１ 科和 ６０
属。 如图 ４ 所示，５ 个盐湖细菌在门水平上相对丰度排名前 １０ 的分别为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、蓝藻门

（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、绿弯菌门

（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、未鉴定细菌（ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ⁃ｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、异常球菌⁃栖热菌门（Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｕｓ⁃
Ｔｈｅｒｍｕｓ）和酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）。 其中变形菌门为主要类群，在伊吾湖相对丰度达 ９２％，在盐湖相对丰

度不足 ２５％， 在 不 同 盐 浓 度 的 湖 泊 当 中 所 占 比 例 差 异 较 大。 变 形 菌 门 共 包 含 γ⁃变 形 菌 纲

（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、Δ⁃变形菌纲（Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和 α⁃变形菌纲（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） ３ 个纲，γ⁃变形菌

纲所占比例最大。 除变形菌门以外，拟杆菌门和蓝藻门相对丰度在不同盐湖当中差别不大。 从结果中可以看

出，不同盐湖细菌丰度较高前 １０ 个门的相对丰度变化并非仅随总盐浓度高低发生规律性变化。

图 ４　 ５ 个盐湖湖底沉积中微生物相对丰度

Ｆｉｇ．４　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｆｉｖｅ ｓａｌｔ ｌａｋｅｓ ｓｅｄｉｍｅｎｔ

５ 个盐湖古菌在门水平进行分类，结果为广古菌门（Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ）、Ｏｔｈｅｓ、未鉴定古菌（ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ⁃
Ａｒｃｈａｅａ）、泉古菌门（Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ）、Ｄｉａｐｈｅｒｏｔｒｉｔｅｓ 和奇古菌门（Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ） （图 ４）。 从 ５ 个盐湖湖底沉

积物中鉴定出 ４ 个门的古菌，其中广古菌门为盐湖、艾比湖和伊吾湖古菌主要类群，泉古菌门为柴窝堡湖古菌

主要类群，巴里坤湖多以未鉴定的古菌和其他门类为主。 ５ 个湖泊相对丰度最高广古菌门共包含盐杆菌纲

（Ｈａｌｏｂａｃｔｅｒｉａ）、热原体纲（Ｔｈｅｒｍｏｐｌａｓｍａｔａ）、甲烷微菌纲（Ｍｅｔｈａｎｏｍｉｃｒｏｂｉａ）、甲烷杆菌纲（Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、热
球菌纲（Ｔｈｅｒｍｏｃｏｃｃｉ）和古丸菌纲（Ａｒｃｈａｅｏｇｌｏｂｉ）７ 个古菌纲，其中 Ｈａｌｏｂａｃｔｅｒｉａ 纲占有很高的比例（图 ４）。 从

结果中同样可以得出，不同盐湖古菌丰度较高门的相对丰度也不随总盐浓度高低发生规律性变化，不考虑总

盐浓度最低的柴窝堡湖的话，随总盐浓度增大，广古菌门所占比例在降低，未鉴定的古菌门所占比例在增大。
根据 ５ 个盐湖湖底沉积物样本在属水平的物种注释及丰度信息，选取丰度排名前 ３５ 的属，在样本和物种

两个层面进行聚类分析，分别绘制细菌和古菌属水平聚类热图。 湖底沉积物样本中细菌属水平菌群结构聚类
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热图如图 ５ 所示，丰度前 ３５ 个属分别属于细菌的 ６ 个门，其中放线菌门包含 １ 个属、拟杆菌门 ９ 个属、蓝藻门

１ 个属、异常球菌⁃栖热菌门 １ 个属、厚壁菌门 ３ 个属、变形菌门 １９ 个属和未鉴定细菌 １ 个属。 古菌属水平聚

类热图如图 ５ 所示，丰度前 ３５ 个属分别属于古菌的 ３ 个门，泉古菌门 ２ 个属、Ｄｉａｐｈｅｒｏｔｒｉｔｅｓ １ 个属、广古菌门

２９ 个属、未鉴定古菌 １ 个属和 Ｕｎａｓｓｉｇｎｅｄ ２ 个属。 聚类结果还显示不同盐湖均出现了相应的微生物菌群，不
同盐湖细菌和古菌优势属种类均不相同，有其独特菌群结构类型。 指示物种分析（Ｉｎｄｉｃａｔｏｒ Ｓｐｅｃｉｅｓ Ａｎａｌｙｓｉｓ）
显示 ５ 个湖泊优势细菌属数量大小为：巴里坤湖＞盐湖＞艾比湖＞柴窝堡湖＞伊吾湖；５ 个湖泊优势古菌属数量

大小为： 伊 吾 湖 ＞ 艾 比 湖 ＞ 巴 里 坤 湖 ＞ 盐 湖 ＝ 柴 窝 堡 湖。 其 中 伊 吾 湖 的 优 势 细 菌 属 只 有 １ 个

（Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ），而古菌优势属有 ８ 个。 巴里坤湖的优势细菌属有 Ｈａｌｏｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｄｅｓｕｌｆｏｓａｌｓｉｍｏｎａｓ、
Ｄｅｓｕｌｆｏｖｅｒｍｉｃｕｌｕｓ、 Ｔｈｉｏａｌｋａｌｉｖｉｂｒｉｏ、 Ｔａｎｇｆｅｉｆａｎｉａ、 Ｄｅｔｈｉｏｓｕｌｆａｔｉｂａｃｔｅｒ、 Ｒｏｓｅｏｖａｒｉｕｓ、 Ｄｅｓｕｌｆｏｎａｔｒｏｎｏｂａｃｔｅｒ 和

Ｄｅｓｕｌｆｏｔｉｇｎｕｍ，优势细菌属均为嗜盐微生物属，其中一些属与硫元素代谢相关［２３］。 巴里坤湖的优势古菌属有

Ｍｅｔｈａｎｏｌｏｂｕｓ 和 Ｍｅｔｈａｎｏｈａｌｏｐｈｉｌｕｓ，与甲烷代谢相关［２４］。 伊吾湖古菌中 Ｈａｌｏｌａｍｉｎａ、Ｈａｌｏｒｕｂｅｌｌｕｓ、Ｈａｌａｐｒｉｃｕｍ、
Ｈａｌｏｐｌａｎｕｓ、Ｈａｌｏｄｅｓｕｌｆｕｒａｒｃｈａｅｕｍ、Ｎａｔｒｏｎｏａｒｃｈａｅｕｍ 和 Ｈａｌｏｑｕａｄｒａｔｕｍ 属占优势，也均是一些嗜盐古菌属。 盐浓

度高的巴里坤湖拥有更多的优势细菌属，盐浓度高的伊吾湖拥有更多的优势古菌属，盐浓度低的柴窝堡湖拥

有的优势菌属较少。 Ｓｉｍａｃｈｅｗ 等［２５］在盐浓度梯度增加时的研究显示两个最丰富的 ＯＴＵ 在属水平上分别分

为 Ｈａｌｏｒｕｂｒｕｍ 和 Ｈａｌｏｒｈａｂｄｕｓ，它们都属于古细菌嗜盐菌科。 巴丹吉林沙漠盐湖沉积物中属水平上高丰度聚

类分支主要集中在盐单胞菌科 （ Ｓｙｎｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ ）， 超高盐度沉积物中的优势菌属是 ｎｏｒａｎｋ ＿
Ｓｙｎｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ，该菌属属于盐单胞菌科（Ｓｙｎｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ） ［２６］。 可以推断，随着盐湖盐浓度的升高，
微生物群落会由不耐盐的微生物群落向耐盐或嗜盐微生物群落进行演化。
２．２．４　 不同盐湖原核微生物群落构成比较分析

根据 ５ 个盐湖湖底沉积物样本所获 ＯＴＵｓ 的丰度信息，基于 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离进行 ＰＣｏＡ（ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
ｃｏ⁃ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ）分析，结果显示 ５ 个盐湖湖底沉积物中原核微生物菌群在进化上的相似性及差异性。
ＰＣｏＡ 分析结果如图 ６ 所示，５ 个盐湖湖底沉积物中细菌在 ＯＴＵｓ 水平均表现为伊吾湖和巴里坤湖菌群结构较

为相似，盐湖和柴窝堡湖菌群结构较为相似；古菌则是伊吾湖和盐湖菌群结构较为相似。
２．３ 不同盐湖原核微生物多样性与环境因子相关性分析

用 Ｒ 语言将 ５ 个盐湖湖底沉积物样本中细菌丰度前 １０ 门和古菌丰度前 ４ 门与沉积物理化因子进行微生

物环境因子分析，采用协方差矩阵进行计算，结果如图 ７ 所示。 细菌群落 ＲＤＡ 分析结果如图 ７ 所示，湖底沉

积物理化性质会对细菌群落组成造成不同影响。 ＣＯ２－
３ 、ＴＳ、Ｎａ＋、Ｃｌ－和 ＳＯ２－

４ 离子浓度对伊吾湖细菌群落影响

程度要大于巴里坤湖、艾比湖、盐湖和柴窝堡湖，ＣＯ２－
３ 、ＴＳ、Ｎａ＋和 Ｃｌ－作用要大于 ＳＯ２－

４ ，对变形菌门微生物影响

作用较为明显。 此外 Ｋ＋、Ｍｇ２＋和 Ｃａ２＋对艾比湖细菌群落结构作用较大。 古菌群落 ＲＤＡ 分析结果如图 ７ 所

示，Ｃｌ－、ＳＯ２－
４ 和 ＨＣＯ－

３ 影响了 ５ 个盐湖古菌群落结构，ＳＯ２－
４ 和 ＨＣＯ－

３ 对巴里坤湖古菌群落结构影响较大，Ｃｌ－、
ＣＯ２－

３ 和 Ｎａ＋对伊吾湖古菌群落结构影响较大，Ｋ＋、Ｍｇ２＋和 Ｃａ２＋对艾比湖和盐湖古菌群落结构影响较大，此外

多数理化因子与泉古菌门是负相关的，尤其是 Ｃｌ－、ＣＯ２－
３ 、ＴＳ 和 Ｎａ＋。

２．４　 环境因子对盐湖湖底沉积物菌群结构的影响

采用 Ｂｉｏｅｎｖ 函数计算不同盐湖湖底沉积物中原核微生物群落结构的距离矩阵和不同环境因子的距离矩

阵，计算两个距离之间的相关系数，分析影响盐湖微生物群落结构多样性的环境因子组合。 结果如表 １、表 ２
所示，其中经度和纬度数据使用邻体矩阵主坐标分析（ｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ｏｆ ｎｅｉｇｈｂｏｕｒ ｍａｔｒｉｃｅｓ， ＰＣＮＭ）的方

法转换成空间变量矩阵。 Ｍｇ２＋、Ｎａ＋ 和 ＴＳ 的集合对细菌群落变化影响最为明显，相关系数最高为 ０．８９２０，
Ｍａｎｔｅｌ 检验显示该组合对细菌群落变化的影响具有极显著性（Ｐ ＝ ０．００１）。 Ｃｌ－、ＳＯ２－

４ 、Ｃａ２＋、Ｍｇ＋、Ｎａ＋、ＴＳ 和

ｌａｔｉｔｕｄｅ 的组合对古菌群落变化影响最为明显，相关系数最高为 ０．７０４８，Ｍａｎｔｅｌ 检验显示这些环境因子组合对
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图 ５　 ５ 个盐湖湖底沉积中微生物属水平相对丰度聚类热图

Ｆｉｇ．５　 Ｔｏｐ ３５ ｇｅｎｅｒａ ｈｅａｔｍａｐｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｆｉｖｅ ｓａｌｔ ｌａｋｅｓ ｓｅｄｉｍｅｎｔ
属图例 （自上而下、自左至右，仅列出有对应中文名称的属）：盐厌氧菌属 Ｈａｌａｎａｅｒｏｂｉｕｍ； 玫瑰杆菌属 Ｒｏｓｅｏｖａｒｉｕｓ； 硫碱弧菌属
Ｔｈｉｏａｌｋａｌｉｖｉｂｒｉｏ；盐硫杆菌属 Ｈａｌｏｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ； 盐单胞菌属 Ｈａｌｏｍｏｎａｓ； 小纺锤状菌属 Ｆｕｓｉｂａｃｔｅｒ； 冷弯菌属 Ｐｓｙｃｈｒｏｆｌｅｘｕｓ； 嗜酸菌属 Ａｃｉｄｏｖｏｒａｘ；
硫杆菌属 Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ； 土杆菌属 Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ； 寡养单胞菌属 Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ； 特吕珀菌属 Ｔｒｕｅｐｅｒａ； 盐盒菌属 Ｈａｌｏａｒｃｕｌａ； 盐红菌属
Ｈａｌｏｒｕｂｒｕｍ； 盐薄片菌属 Ｈａｌｏｌａｍｉｎａ； 盐盘菌属 Ｈａｌｏｐｌａｎｕｓ； 盐碱单孢菌属 Ｎａｔｒｏｎｏｍｏｎａｓ； 盐方菌属 Ｈａｌｏｑｕａｄｒａｔｕｍ； 甲烷嗜盐菌属
Ｍｅｔｈａｎｏｈａｌｏｐｈｉｌｕｓ； 甲烷叶菌属 Ｍｅｔｈａｎｏｌｏｂｕｓ； 甲烷鬃菌属 Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａ； 甲烷杆菌属 Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ； 甲烷八叠球菌属 Ｍｅｔｈａｎｏｓａｒｃｉｎａ
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图 ６　 ５ 个盐湖湖底沉积物中微生物 ＯＴＵｓ ＵＰＧＭＡ 聚类和主坐标分析

Ｆｉｇ．６　 ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎｄ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ⁃ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ＯＴＵ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ ｆｉｖｅ ｓａｌｔ ｌａｋｅｓ ｓｅｄｉｍｅｎｔ

古菌菌群变化的影响具有极显著性（Ｐ＝ ０．００１）。 Ｂｉｏｅｎｖ 分析结果显示，盐湖湖底沉积物理化因子组合与原核

微生物菌群结构的相关性程度要大于地理位置及海拔。

表 １　 不同环境因子组合与细菌群落结构的相关关系

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

因子组合
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

相关系数
Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

Ｍａｎｔｅｌ 检验

ｒＭ Ｐ

Ｎａ＋ ０．８２１ ０．５８０７ ０．００１
Ｎａ＋＋ＴＳ ０．８２７３ ０．５６１４ ０．００１
Ｍｇ２＋＋Ｎａ＋＋ＴＳ ０．８９２ ０．５８７９ ０．００１
Ｃｌ－＋Ｍｇ２＋＋Ｎａ＋＋ＴＳ ０．８６５７ ０．７１５５ ０．００１
Ｃｌ－＋Ｍｇ２＋＋Ｎａ＋＋ＣＯ２－

３ ＋ＴＳ ０．８７３１ ０．６９７ ０．００１
Ｃｌ－＋Ｍｇ２＋＋Ｎａ＋＋ＣＯ２－

３ ＋ＴＳ＋经度 ０．８３４２ ０．７６１１ ０．００１
Ｃｌ－＋ＳＯ２－

４ ＋Ｃａ２＋＋Ｍｇ２＋＋Ｎａ＋＋ＣＯ２－
３ ＋ＴＳ ０．８８６３ ０．７０９ ０．００１

Ｃｌ－＋ＳＯ２－
４ ＋Ｃａ２＋＋Ｍｇ２＋＋Ｎａ＋＋ＣＯ２－

３ ＋ＴＳ＋经度 ０．８２４６ ０．７６４２ ０．００１
Ｃｌ－＋ＳＯ２－

４ ＋Ｃａ２＋＋Ｍｇ２＋＋Ｎａ＋＋ＣＯ２－
３ ＋ＴＳ＋纬度＋经度 ０．７８２５ ０．７４８７ ０．００１

Ｃｌ－＋ＳＯ２－
４ ＋Ｃａ２＋＋Ｍｇ２＋＋Ｎａ＋＋ＨＣＯ－

３ ＋ＣＯ２－
３ ＋ＴＳ＋纬度＋经度 ０．７６１３ ０．７４７１ ０．００１

Ｃｌ－＋ＳＯ２－
４ ＋Ｃａ２＋＋Ｋ＋Ｍｇ２＋＋Ｎａ＋＋ＨＣＯ－

３ ＋ＣＯ２－
３ ＋ＴＳ＋纬度＋经度 ０．６５２６ ０．７２３６ ０．００１

ｐＨ＋Ｃｌ－＋ＳＯ２－
４ ＋Ｃａ２＋＋Ｋ＋Ｍｇ２＋＋Ｎａ＋＋ＨＣＯ－

３ ＋ＣＯ２－
３ ＋ＴＳ＋纬度＋经度 ０．５４７２ ０．７００５ ０．００１

ｐＨ＋Ｃｌ－＋ＳＯ２－
４ ＋Ｃａ２＋＋Ｋ＋Ｍｇ２＋＋Ｎａ＋＋ＨＣＯ－

３ ＋ＣＯ２－
３ ＋ＴＳ＋纬度＋经度＋海拔 ０．４５７３ ０．６７１１ ０．００１

　 　 ＴＳ：总盐 Ｔｏｔａｌ ｓａｌｔ
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图 ７　 ５ 个盐湖湖底沉积物中原核微生物种类与理化因子相关性分析

Ｆｉｇ．７　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｒｏｋａｒｙｏｔｉｃ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ｆｉｖｅ ｓａｌｔ ｌａｋｅｓ ｓｅｄｉｍｅｎｔ

３　 讨论

分子生态学研究能够很好的揭示不同地域、不同湖泊现有演化阶段条件下微生物群落特征，但很难针对

一个特定盐湖，研究它在历史进化（咸化或淡化）过程中微生物群落结构的变化。 ２０１４ 年 Ｉｚｈｉｔｓｋｉｙ 等［２７］ 采集

了咸海不同湖泊样本进行分析，发现不同湖泊虽起源相同，但水流补给等因素不同，导致不同湖泊盐度存在较

大差异，微生物群落结构也表现出不同的特征。 Ｓｈｕｒｉｇｉｎ 等［２８］ 也发现大咸海中具有独特的群落结构。
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Ｓｉｍａｃｈｅｗ 等［２５］在研究苏打浓缩池中盐浓度增加时原核微生物多样性时发现随着盐度的增加，观察到从细菌

到古菌的显着群落转移。 目前的研究代表了时间和空间上的“快照”，微生物的多样性可能会随着季节和持

续的干旱或降雨而改变［２８］，无法经历湖泊整个进化过程，所以只有通过现代湖泊微生物群落结构的研究推演

盐湖进化过程中微生物菌落结构变化规律［２９］。 因此，本文采用高通量测序技术研究新疆天山北坡 ５ 个不同

盐浓度湖泊湖底沉积物微生物菌群结构，从而推演新疆天山北坡盐湖进化过程中微生物菌群结构演变成因。

表 ２　 不同环境因子组合与古菌群落结构的相关关系

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ａｎｄ Ａｒｃｈａｅａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

因子组合
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

相关系数
Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

Ｍａｎｔｅｌ 检验

ｒＭ Ｐ

Ｎａ＋ ０．６０８６ ０．４６２９ ０．００４

Ｎａ＋＋ＴＳ ０．６０１ ０．４８４４ ０．００１

ＳＯ２－
４ ＋Ｃａ２＋＋ＣＯ２－

３ ０．６７５ ０．７１７４ ０．００１

Ｃｌ－＋ＳＯ２－
４ ＋Ｃａ２＋＋ＴＳ ０．６８８３ ０．６８４５ ０．００１

Ｃｌ－＋ＳＯ２－
４ ＋Ｃａ２＋＋Ｎａ＋＋纬度 ０．７０１９ ０．７５０１ ０．００１

ＳＯ２－
４ ＋Ｃａ２＋＋Ｋ＋Ｎａ＋＋ＣＯ２－

３ ＋ＴＳ ０．６９９４ ０．６８９８ ０．００１

Ｃｌ－＋ＳＯ２－
４ ＋Ｃａ２＋＋Ｍｇ２＋＋Ｎａ＋＋ＴＳ＋纬度 ０．７０４８ ０．７３５６ ０．００１

Ｃｌ－＋ＳＯ２－
４ ＋Ｃａ２＋＋Ｍｇ２＋＋Ｎａ＋＋ＨＣＯ－

３ ＋ＴＳ＋纬度 ０．７００２ ０．７３０４ ０．００１

Ｃｌ－＋ＳＯ２－
４ ＋Ｃａ２＋＋Ｍｇ２＋＋Ｎａ＋＋ＨＣＯ－

３ ＋ＣＯ２－
３ ＋ＴＳ＋纬度 ０．６８２７ ０．７２ ０．００１

Ｃｌ－＋ＳＯ２－
４ ＋Ｃａ２＋＋Ｋ＋Ｍｇ２＋＋Ｎａ＋＋ＨＣＯ－

３ ＋ＣＯ２－
３ ＋ＴＳ＋纬度 ０．６４５１ ０．７２１８ ０．００１

Ｃｌ－＋ＳＯ２－
４ ＋Ｃａ２＋＋Ｋ＋Ｍｇ２＋＋Ｎａ＋＋ＨＣＯ－

３ ＋ＣＯ２－
３ ＋ＴＳ＋纬度＋海拔 ０．５４４５ ０．７１３３ ０．００１

ｐＨ＋Ｃｌ－＋ＳＯ２－
４ ＋Ｃａ２＋＋Ｋ＋Ｍｇ２＋＋Ｎａ＋＋ＨＣＯ－

３ ＋ＣＯ２－
３ ＋ＴＳ＋纬度＋海拔 ０．４６１５ ０．７１８４ ０．００１

ｐＨ＋Ｃｌ－＋ＳＯ２－
４ ＋Ｃａ２＋＋Ｋ＋Ｍｇ２＋＋Ｎａ＋＋ＨＣＯ－

３ ＋ＣＯ２－
３ ＋ＴＳ＋纬度＋经度＋海拔 ０．３８９９ ０．７２７７ ０．００１

３．１　 盐湖湖底沉积物微生物多样性与结构

天山以北的准噶尔盆地，地形向西北开口，未完全封闭，使得来自大西洋的盛行西风和来自北冰洋的气

流，能够顺着山口进入，向南碰到天山北坡抬升，从而形成地形雨，产生降水。 天山北坡的降水量要多于天山

南坡，使得天山北坡的水分条件比南坡要好。 此外天山北坡中山带生长有针叶森林，针叶森林涵养了大量水

源，也正因如此天山北坡形成较多的天然湖泊。 实验选取的天山北坡 ５ 个盐湖细菌在门水平上相对丰度依次

为变形菌门、蓝藻门、拟杆菌门、芽单胞菌门、厚壁菌门、绿弯菌门、放线菌门、异常球菌－栖热菌门以及酸杆菌

门，其中变形菌门为主要类群。 张彦茹［３０］采用克隆文库法研究内蒙古浑善达克地区桑根达来、达各淖和扎格

斯台淖三个盐碱湖湖水细菌群落结构时发现，桑根达来盐碱湖细菌群落主要以变形菌门为主，达各淖盐湖主

要以蓝藻门为主，扎格斯台淖盐湖主要以放线菌门为主。 Ｂｅｎ 等［３１］ 采用高通量扩增子测序的方法研究突尼

斯南部杰里德大盐湖雨季湖底沉积物微生物菌群结构时，结果显示沉积物中细菌群落以变形菌门为主。 多个

研究发现，盐湖细菌类群中多以变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门和酸杆菌门为主［３２］，但因各个盐湖理化成分差

异，造成优势类群比例方面有所不同。 将本研究 ５ 个盐湖与青藏高原茶卡盐湖和小柴旦盐湖湖底沉积物中细

菌菌群结构研究结果进行比对，青藏高原两个盐湖海拔分别为 ３０１７ ｍ 和 ３１７１ ｍ，厚壁菌门为主要细菌类群，
因此推测除理化成分影响外，海拔也会对菌群结构造成影响。

５ 个盐湖古菌在门水平上相对丰度依次为广古菌门、泉古菌门、Ｄｉａｐｈｅｒｏｔｒｉｔｅｓ 和奇古菌门。 张欣等［１２］ 在

研究茶卡盐湖湖底沉积物古菌类群时发现，古菌主要属于广古菌门（９６．５％）、盐纳古菌门（１．１３％）和未确定

分类地位的古菌门（２．１６％）。 刘静等［１３］在研究小柴旦盐湖湖底沉积物中古菌群落结构时，主要类群为沃斯

古菌门（８０．８４％）、广古菌门（７．５５％）、奇古菌门（０．９５％）和其他（０．６７％）。 此外，邵冠军［３３］ 对艾比湖湖底沉

积物的古菌多样性进行研究，发现古菌类群多集中在广古菌门（９６．６％），其次为盐纳古菌门（１．１％）。 而本次

研究 ５ 个湖泊中均未扩增出盐纳古菌门，分析发现进行研究所采用的简并引物不同，会造成研究结果的不同，
甚至会导致研究结果物种相对丰度有所差异［３４］。 此外对 ５ 个盐湖的古菌 Ａｌｐｈａ 多样性指数比较发现，
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ｒｉｃｈｎｅｓｓ、ＡＣＥ 和 ｃｈａｏ１ 丰富度指数不像细菌对应丰富度指数那样存在很大的差异，这与孙超［３５］研究新疆玛纳

斯盐湖和阿洪库鲁木湖原核微生物多样性类似。 ５ 个盐湖中细菌的多样性远高于古菌，与赵婉雨［３６］ 在达布

逊盐湖和刘静［１３］在小柴旦盐湖的研究一致。
巴里坤湖的优势细菌属中 Ｈａｌｏｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ 有部分菌株是嗜盐的［３７］；Ｄｅｓｕｌｆｏｓａｌｓｉｍｏｎａｓ［３８］ 从盐湖沉积物中

分离出，具有嗜盐、硫酸盐还原能力；Ｄｅｓｕｌｆｏｖｅｒｍｉｃｕｌｕｓ［３９］ 兼性化能自养、中度嗜盐、具有硫酸盐还原能力；
Ｄｅｓｕｌｆｏｎａｔｒｏｎｏｂａｃｔｅｒ［４０］ 是来自苏打盐湖的嗜盐异养硫酸盐还原菌，这与巴里坤湖湖底沉积物中的盐浓度和

ＳＯ２－
４ 也是 ５ 个湖泊中最高的相互印证，说明盐湖特殊卤水成分会对微生物群落结构产生重大影响，盐碱湖中

的微生物硫循环特别活跃［２６］。 巴里坤湖和伊吾湖的共有优势细菌属为盐厌氧菌 （Ｈａｌａｎａｅｒｏｂｉｕｍ），
Ｈａｌａｎａｅｒｏｂｉｕｍ 是盐湖沉积物中常见的专性厌氧嗜盐菌［４１］；巴里坤湖和伊吾湖未发现具有显著性的共有优势

古菌属。 巴里坤湖和伊吾湖都有高的盐浓度，但属水平菌群结构差异很大，巴里坤湖主要在细菌界出现嗜盐

或耐盐菌属，而伊吾湖主要在古菌界出现嗜盐或耐盐菌属，如 Ｈａｌｏｒｕｂｅｌｌｕｓ［４２］、Ｈａｌａｐｒｉｃｕｍ［４３］、Ｈａｌｏｐｌａｎｕｓ
等［４４］。 盐浓度较低的盐湖、柴窝堡湖和艾比湖则没有出现较多的嗜盐或耐盐菌属。 盐单胞菌属（Ｈａｌｏｍｏｎａｓ）
是盐湖的优势属之一，吴海平等［４５］ 发现 Ｈａｌｏｍｏｎａｓ 在新疆达坂盐湖、罗布泊盐湖和四川大古盐井中均有分

布，并且都属于优势菌群。 杨珊珊等［４６］通过分离培养的方法研究巴里坤湖沉积土壤中细菌发现芽孢杆菌属

（Ｂａｃｉｌｌｕｓ 占 ６８．００％）是巴里坤湖的绝对优势菌属而我们通过高通量测序的方式发现 Ｂａｃｉｌｌｕｓ 属丰度特别低。
３．２　 ５ 个盐湖湖泊菌群结构主要驱动因子

本研究所包含的 ５ 个盐湖中盐湖、柴窝堡湖、巴里坤湖和伊吾湖均属于天山山间盆地湖泊，艾比湖属于准

噶尔盆地中的湖泊。 除艾比湖有河流对湖水进行补给外，其余四个天山山间盆地湖泊湖水主要依赖天山冰雪

融水渗入地下后，沿湖由地下水、泉水形成沼泽小溪进行补给［４７］。 ５ 个湖泊沉积物中 ＣＯ２－
３ 和 ＨＣＯ－

３ 含量均较

低，冰雪融水携带阴阳离子在岩层中交替吸附作用，因此盐湖中阳离子以 Ｎａ＋为主，阴离子多以 Ｃｌ－和 ＳＯ２－
４ 为

主，因此新疆盐湖多以氯化物盐湖、硫酸⁃氯化物盐湖为主。 但也因为地史古盐湖化学成分的差异，造成现代

盐湖化学成分差异，如本研究中艾比湖。 研究结果显示细菌在 Ｍｇ２＋、Ｎａ＋和 ＴＳ 的组合下相关性达到最大为

０．８９２０，古菌在 Ｃｌ－、ＳＯ２－
４ 、Ｃａ２＋、Ｍｇ＋、Ｎａ＋、ＴＳ 和纬度组合下相关性达到最大为 ０．７０４８，说明 Ｎａ＋和 ＴＳ 浓度对细

菌菌群结构影响较大，而古菌菌群结构可能受多种理化因子共同调节。 该研究结果与李璐等［４８］ 在研究沙漠

盐湖微生物多样性中发现矿化度是碱性盐湖中细菌群落结构的控制因素，古菌的分布是由多个环境因子综合

影响的一致。 李悦在研究巴丹吉林沙漠盐碱湖沉积物微生物多样性时发现，古菌多样性受到多种因素综合影

响，且与盐度没有明显关联［２６］，我们在门水平的 ＲＤＡ 分析中也发现盐度对古菌的相关性不显著。 此外 ＲＤＡ
分析结果显示 Ｋ＋、Ｍｇ２＋和 Ｃａ２＋对艾比湖原核微生物菌群结构影响最为显著，指标物种分析显示 ＳＯ２－

４ 浓度最

高的巴里坤湖优势细菌属多是与硫代谢相关的，表明当湖水化学成分出现差异，会导致菌群结构特异演化。
盐浓度高的巴里坤湖和伊吾湖出现更多的嗜盐或耐盐菌属，并且占优势，盐浓度较低的盐湖和柴窝堡湖则没

有，从菌群属水平说明了盐度是这 ５ 个湖泊菌群结构的主要驱动因子。

４　 结论

新疆湖泊受干旱气候等因素的影响，成盐作用强烈，加之近半个世纪湖泊上游农业引水灌溉，加剧了盐湖

的演化过程。 盐湖在演化发展过程中，极端嗜盐菌可能会在低盐离子浓度环境中存活，但可能不占据优势生

长地位，从而造成在不同环境中种类的差异［４９］。 因此本研究结果显示新疆天山北坡盐湖湖底沉积物中细菌

群落结构主要受 Ｎａ＋和 ＴＳ 浓度影响，古菌群落结构主要受 Ｎａ＋和 ＴＳ 浓度影响外，还受其他理化因子共同影

响，５ 个盐湖均演化出了相应的微生物菌群，不同盐湖细菌和古菌优势属种类均不相同，有其独特菌群结构类

型。 其中盐湖中特殊卤水成分会对微生物群落结构产生重大影响，从而孕育特殊的微生物资源，对开发利用

极端微生物资源提供参考。

３２２７　 １８ 期 　 　 　 李二阳　 等：新疆天山北坡不同盐湖微生物菌群结构及其影响因子 　
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