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摘 要：艾比湖（Ebinur Lake）是中国新疆最大的咸水湖，近年来受气候变化和人类活动的影响，湖面急剧萎缩，水体

污染愈发严重，湖水中的微生物资源亟待研究和保护．通过多点采集艾比湖水样，提取总DNA，用细菌16S rRNA和真

菌18S rRNA通用引物进行扩增，扩增产物经Illumina HiSeq平台进行高通量测序，使用BLAST、USEARCH、QIIME等

软件和在线工具分析艾比湖微生物的多样性并预测微生物的功能基因组成．结果显示：从艾比湖水体样品中获得细菌和

真菌的有效读序分别为80 290条和80 117条，聚类为486个细菌OTUs和391个真菌OTUs．细菌分属25个门158个属，其

中：优势菌门为变形菌门、拟杆菌门、厚壁菌门和放线菌门；优势菌属为玫瑰变色菌属、盐单胞菌属和嗜冷弯菌属．真菌

分属6个门94个属，其中：优势菌门为担子菌门和子囊菌门；优势菌属为芽枝孢属、散尾鬼笔属和隐球菌属．另外，艾比

湖含有多种特有的嗜盐或耐盐的细菌和真菌．功能基因预测分析表明：艾比湖菌群多种代谢功能相关基因的丰度较高，

并含有多种异源生物降解相关基因．艾比湖丰富多样的微生物资源，富含的嗜盐和耐盐微生物，其菌群含有的芳香族和

有机氯等化合物降解相关基因，在湖泊污染物的降解和生物修复中可能发挥重要作用．
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Abstract：Ebinur Lake is the largest saltwater lake in Xinjiang. In recent years, the climate change and human

activities have caused the lake area to shrink rapidly and water pollution to become more serious. The microbial

resources in the lake urgently need to be studied and protected. The surface water samples were collected at

multiple points in Ebinur Lake, then the total DNAs of the microorganisms in the water were extracted. The 16S

rRNA universal primer of bacteria and 18S rRNA universal primer of fungi were used for amplification. The above

amplification products were sequenced by Illumina HiSeq high-throughput sequencing platform. The microbial

diversity and functional gene composition of Ebinur Lake were analyzed by the software and online tools including

BLAST, USEARCH, QIIME and so on. The results show that effective sequences of 16S rRNA and 18S rRNA

obtained from the water samples of Ebinur Lake were 80 290 and 80 117, respectively, which clustered into 486

bacterial OTUs and 391 fungal OTUs. The bacteria belongs to 25 phyla, 158 genera. Proteobacteria, Bacteroidetes,

Firmicutes and Actinobacteria were main phyla and Roseovarius, Halomonas, Psychroflexus were main genera. The

fungi belongs to 6 phyla, 94 genera. Basidiomycota and Ascomycota were main phyla and Cladosporium, Lysurus,

Cryptococcus were main genera. In addition, Ebinur Lake contains a variety of halophilic salt-tolerant bacteria
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and fungi. Analysis of functional genes showed that there were abundant functional genes related to numerous

metabolic processes, and some genes related to biodegradation of xenobiotic compounds. Ebinur Lake contains

rich and diverse microbial resource, and which rich in halophilic salt-tolerant microorganisms, meanwhile, Ebinur

Lake pollution is often accompanied by changes in microbial ecology, which may become a breakthrough point in

lake management. The bacteria community in the lake contained genes related to the degradation of aromatic

compounds and organochlorine compounds, which could play an important role in lake pollutant degradation and

bioremediation.

Key words：Ebinur Lake; metagenomics; microbial diversity

0 引 言

艾比湖位于中国新疆博尔塔拉蒙古自治州，是新疆最大的咸水湖，也是准噶尔盆地西部最低汇水中心，山

地降水和高山融雪是其主要水源[1]．湖泊微生物是其水生生态系统的重要组成部分，是了解并有效解决艾比湖

生态问题的重要参与者．受地理条件、气候因素和人类活动等因素影响，艾比湖湖区面积正逐步缩小，形成极

端干盐湖．艾比湖独特的生态和理化特性使得其湖水中蕴藏着极为丰富的微生物资源，邵冠军[2]从艾比湖湖底

沉积物中获得了多种新的放线菌和古菌，韩晶等[3]报道了艾比湖湖区土壤微生物的多样性．同时，艾比湖湖面

积动态性变化引发的生态系统演替也将导致艾比湖微生物群落的变化以及部分珍稀微生物种类的消失．湖泊微

生物多样性虽然受到越来越多的关注，但是目前大多数研究主要集中在土壤和沉积物，而针对艾比湖水体微生

物宏基因的研究十分有限．本文通过宏基因组学技术对艾比湖水体微生物种类、丰度及其功能进行分析，以期

为探明和挖掘艾比湖微生物资源提供基础数据和参考依据．

1 材料与方法

1.1 采样方法

于2017年10月采集艾比湖表层水样，根据水域结构选取6个采样点（图1），每个样点于1∼2 m深度采集500

mL水样，之后混合为3 L．样品置于-20 ℃便携式冰箱保存，当天运回，三层灭菌纱布过滤除去颗粒杂质，300

r/min离心10 min以除去细小颗粒杂质，10 000 g离心30 min收集微生物，于-80 ℃保存备用．

图 1 艾比湖水样采集点

1.2 DNA提取及PCR扩增

微生物沉淀经CTAB法提取总DNA，琼脂糖凝胶电泳和Qubit 2.0荧光定量仪检测DNA的纯度和浓度，DNA稀

释至1 ng/μL．此DNA为模板，以细菌16S rRNA基因V3∼V4区通用引物341F（5’-CCTAYGGGRBGCASCAG-3’）

和806R（5’-GGACTACNNGGGTATCTAAT-3’）[4]以及真菌18S rRNA ITS1通用引物ITS5-1737F（5’-GGAAGTA

AAAGTCGTAACAAGG-3’）和ITS2-2043R（5’-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3’）[5]分别进行扩增，琼脂糖凝

胶电泳后切胶回收PCR产物．

1.3 文库构建和上机测序

使用Thermo fisher的Ion Plus Fragment Library Kit 48 rxns建库试剂盒进行文库构建，构建好的文库经
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过Qubit 2.0荧光定量仪定量和文库检测合格后，用Illumina HiSeq测序平台测序．文库构建和测序由北京诺禾致

源科技股份有限公司完成．

1.4 测序数据处理及分析

测序后的数据进行统计优化和样品复杂度分析，对操作分类单元（Operational Taxonomic Unit, OTU）代

表序列在不同分类水平上进行物种注释．根据注释结果，在门、属分类水平对微生物种类及相对丰度进行分析．

为探究艾比湖微生物的代谢功能，利用PICRUSt软件和KEGG数据库预测宏基因组测序数据的功能基因组成．

2 结果与分析

2.1 宏基因组测序结果

共获得细菌16S rRNA序列84 431条，质控后有效序列80 290条，97%的序列一致性可聚类为486个OTUs；获

得真菌ITS序列81 111条，质控后有效序列80 117条，可聚类为391个OTUs（见表1）．

表 1 艾比湖水样宏基因组测序结果

种类 原始读序数 有效读序数 GC含量/% 有效百分比 OTUs含量

细菌 84 431 80 290 53.45 95.1 486

真菌 81 111 80 117 47.08 98.8 391

2.2 艾比湖微生物群落组成分析

艾比湖水样细菌OTUs分属25个门158个属．菌门种类及其相对丰度如图2A所示，其中：相对丰度较高的菌门

包括变形菌门（Proteobacteria，66.18%）、拟杆菌门（Bacteroidetes，24.58%）、放线菌门（Actinobacteria，3.64%）、

厚壁菌门（Firmicutes，2.43%），低丰度菌门包括栖热菌门（Deinococcus-Thermus）、帕库菌门（Parcubacteria）、

SR1 (Absconditabacteria)、蓝藻门（Cyanobacteria）、疣微菌门（Verrucomicrobia）、纤细菌门（Gracilibacteria）、

软壁菌门（Tenericutes）、绿菌门（Chlorobi）、螺旋体门（Spirochaetes）、异域菌门（Peregrinibacteria）、梭杆菌门

（Fusobacteria）、糖分菌门（Saccharibacteria）、热袍菌门（Thermotogae）、绿弯菌门（Chloroflexi）、WS6、海微菌门

（Marinimicrobia）、TM6（Dependentiae）、脱铁杆菌门（Deferribacteres）、纤维杆菌门（Fibrobacteres）、酸杆菌门

（Acidobacteria）、贝克尔菌门（Berkelbacteria）．属分类水平的结果如图2B所示，相对丰度较高的菌属包括玫瑰

变色菌属（Roseovarius，20.25%）、盐单胞菌属（Halomonas，17.24%）、嗜冷弯菌属（Psychroflexus，6.63%）、海命

菌属（Marivita，3.62%）、红杆菌属（Rhodobacteraceae，2.52%）、Pontimonas（2%）、梭菌属（Fusibacter，1.51%）、

洛克氏菌属（Loktanella，1.13%），低丰度菌属包括海杆菌属（Marinobacter）、丝硫细菌属（Thiothrix）、弧菌属

（Vibrio）、盐矿单胞菌属（Salinarimonas）等．

图 2 艾比湖微生物群落组成

注：A为门水平的细菌组成；B为属水平的细菌组成；C为门水平的真菌组成；D为属水平的真菌组成．

艾比湖水样真菌OTUs分属6个门94个属．真菌门分类的结果如图2C所示，其中担子菌门（Basidiomycota）

和子囊菌门（Ascomycota）相对丰度较高，分别为52.71%和45.61%，另外还包括壶菌门（Chytridiomycota）、接
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合菌门（Zygomycota）、球能菌门（Glomeromycota）和新丽鞭毛菌门（Neocallimastigomycota）．属分类水平如

图2D所示，相对丰度较高的真菌属包括芽枝孢属（Cladosporium，18.20%）、散尾鬼笔属（Lysurus，14.47%）、

隐球菌属（Cryptococcus，5.66%）、链格孢属（Alternaria，5.65%）、节担菌属（Wallemia，2.86%）和赤霉菌

属（Gibberella，1.31%），低丰度菌属包括红酵母属（Rhodotorula）、掷孢酵母属（Sporobolomyces）、曲霉菌属

（Aspergillus）、线黑粉菌属（Filobasidium）等．

2.3 艾比湖嗜盐和耐盐微生物组成分析

基于上述艾比湖微生物组成系统挖掘其中的嗜盐菌，嗜盐细菌为21个属，相对丰度较高的嗜盐细菌包括变

形菌门所属的玫瑰变色菌属、盐单胞菌属和海命菌属，放线菌门所属的Pontimonas，拟杆菌门所属的冷弯菌属，

厚壁菌门所属的梭菌属；嗜盐真菌为12个属，主要集中于子囊菌门，相对丰度较高的为该门所属的芽枝孢属和

链格孢属（表2）．

表 2 艾比湖中的嗜盐微生物

分类 门 属 丰度/%

变形菌门（Proteobacteria）

玫瑰变色菌属（Roseovarius） 20.25

盐单胞菌属（Halomonas） 17.24

海命菌属（Marivita） 3.62

弧菌属（Vibrio） 0.39

螺杆菌属（Spiribacter） 0.23

细菌 Pseudohaliea 0.22

盐硫杆状菌属（Halothiobacillus） 0.15

赤杆菌属（Erythrobacter） 0.15

盐着色菌属（Halochromatium） 0.12

玫瑰活泼菌属（Roseivivax） 0.04

岛杆菌属（Nesiotobacter） 0.04

湖菌属（Lacimicrobium） 0.01

放线菌门（Actinobacteria） Pontimonas 2.00

拟杆菌门（Bacteroidetes）

冷弯菌属（Psychroflexus） 6.63

盐需杆菌属（Salegentibacter） 0.02

Planktosalinus 0.02

Aliifodinibius 0.004

厚壁菌门（Firmicutes）
梭菌属（Fusibacter） 1.51

盐厌氧菌属（Halanaerobium） 0.27

螺旋体门（Spirochaetes） 盐水球菌属（Salinispira） 0.01

疣微菌门（Verrucomicrobia） 疣微菌属（Haloferula） 0.16

子囊菌门（Ascomycota）

芽枝孢属（Cladosporium） 18.20

链格孢属（Alternaria） 5.65

假丝酵母属（Candida） 0.01

短梗霉属（Aureobasidium） 0.06

真菌 尾孢菌属（Cercospora） 0.50

镰刀菌属（Fusarium） 0.21

曲霉菌属（Aspergillus） 0.12

茎点霉属（Phoma） 0.05

毛壳菌属（Chaetomium） 0.01

青霉菌属（Penicillium） 0.01

漆斑菌属（Myrothecium） 0.01

担子菌门（Basidiomycota） 红冬孢酵母属（Rhodosporidium） 0.03

2.4 艾比湖菌群功能的预测分析

使用PICRUSt软件预测艾比湖菌群的功能基因，KEGG通路分析结果如图3所示．总体而言，与细菌生长相
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关的各类代谢以及遗传信息处理、信号传递和细胞生长等功能基因丰度均较高．通路内的细化分析表明：遗传

信息处理通路中翻译（40.9%）以及复制与修复（30.67%）相关基因相对丰度较高，在环境信息处理通路中膜运

输（60%）相关基因丰度最高，在注释到的11类代谢通路中，相对丰度较高的包括氨基酸代谢（20.33%）、碳水化

合物代谢（19.04%）和能量代谢（14.27%）相关基因，以上结果说明艾比湖菌群生长旺盛．在代谢通路分析中，

发现艾比湖菌群含有3.4%异源生物降解与代谢相关的基因（图4），为探讨艾比湖污染状况以及微生物在修复水

环境中的功能，继而对菌群碳水化合物代谢和异源生物降解与代谢相关功能基因进行了细化分析．图4A显示了

碳水化合物代谢相关基因的相对丰度，其中丙酮酸代谢、甘酸酯与二甲酸酯代谢、糖酵解、三羧酸循环、氨基

糖和核苷酸糖代谢、丙烷酸酯代谢、丁酸桂酯代谢相关基因的丰度较高，另外还包括淀粉和蔗糖代谢、抗血酸

和阿尔达酸盐代谢、肌醇磷酸代谢等碳水化合物代谢途径相关基因．图4B显示了异源生物降解与代谢途径相对

功能基因的丰度，其中苯甲酸降解、药物代谢、氯烷烃和氯烯烃降解、氨基苯甲酸降解、苯乙烯降解、己内酰

胺降解、药物代谢-细胞色素P450相关基因的相对丰度均较高，除此之外，还包括甲苯、萘、多环芳烃、二噁英、

氯环己烷和氯苯等有机化合物降解相关的基因．

图 3 基于KEGG次级代谢通路基因注释结果

图 4 基于KEGG分析碳水化合物代谢（A）和环境

异源生物降解（B）相关功能基因的分类及丰度

3 讨论与结论

不同类型的盐湖中含有丰富多样的微生物资源，探究其群落组成及功能是开发和利用湖泊微生物资源的前

提[6]．利用宏基因组学方法对水环境微生物总DNA进行高通量测序和生物信息学分析可全面了解微生物组成、多

样性以及潜在的功能基因，目前已广泛用于各类水环境微生物多样性和生态质量评价的研究[7]．本文利用宏基因

组学方法对艾比湖水样微生物多样性进行分析，共注释到细菌OTU 486个，分属25门、43纲、73目、127科、158属；

注释到真菌OTU 391个，分属6门、22纲、51目、82科、94属（表1）．以上结果说明艾比湖富含丰富多样的细菌

和真菌，且细菌的多样性明显高于真菌，前期也有多项研究表明湖水中细菌的多样性高于真菌[8]，说明细菌适

应各类水环境的能力高于真菌．

细菌多样性方面，在门分类阶元丰度最高的为变形菌和拟杆菌，这两个菌门均广泛栖息于各类环境中，具

有富集酸性氨基酸、水解纤维素和有机化合物矿化等功能；其次为放线菌和厚壁菌，两者均具有重要的生态功

能，在维持水质方面发挥着重要作用（图2A）．据报道变形菌、拟杆菌、酸杆菌和放线菌等是盐湖的主要菌群[9]，

但各类盐湖菌群组成随盐离子种类及水质等特性不同而呈现差异，如花马盐湖以变形菌、拟杆菌和厚壁菌为优

势菌群[10]，青藏高原盐水湖阿翁错以变形菌、放线菌和厚壁菌为优势菌群[11]．本文研究显示艾比湖中放线菌的

相对丰度（3.64%）高于艾丁湖[12]及茶卡盐湖[13]．通常富含钾盐及pH偏碱性的盐湖中放线菌门含量较高，据报

道艾比湖湖底沉积物偏碱性且富含钾离子，其中含有丰富的放线菌[2]，湖区周边湿地及土壤同样偏碱性[14]，故

艾比湖沉积物和周边湿地中蕴含的放线菌进入湖水使得其丰度增高．在属分类阶元丰度较高的菌属包括玫瑰变
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色菌、盐单胞菌、嗜冷弯菌、海命菌、红杆菌和Pontimonas等（图2B），与许多盐湖的菌群组成有明显差异，如

花马盐湖卤水中的细菌以乳球菌属、假单胞菌属和螺杆菌属为主[15]．艾比湖属于极端咸水湖，水体理化性质与

海洋相似，分析表明其中蕴含的一些菌属为海洋富含菌，如玫瑰变色菌属广泛分布于极地海洋，约占海洋浮游

细菌群落的15%∼25%[16]，该菌属也存在于一些高盐湖泊和土壤中[17]，海命菌存在于深海沉积物中，低丰度的

海杆菌亦存在于海水中．另一些为新疆多个盐湖共有的菌属，如盐单胞菌在新疆达坂城盐湖、巴里坤湖和罗布

泊盐湖中均具有较高丰度，其对温度、盐度和溶解氧的适应范围广，具有很强的适应能力．还有一些菌属和艾

比湖特殊的环境有关，如嗜冷弯菌主要存在于海冰等寒冷环境[18]，其在艾比湖的相对丰度达到6.63%，可能是

周边山区冰雪中存在该菌并随冰雪融化注入艾比湖，本文于秋末采样，低水温也将促使该菌相对丰度的增加．

此外，艾比湖还存在Pontimonas、洛克氏菌等多种特色菌属．

真菌多样性方面，门分类阶元主要包括担子菌、子囊菌和壶菌（图2C）．属分类阶元包括芽枝孢、散尾鬼

笔、隐球菌、链格孢和节担菌等高丰度菌，以及葡萄穗霉等低丰度菌（图2D），其中散尾鬼笔、隐球菌和赤霉菌

等菌属在其它水体环境中很少发现．盐湖等水环境中的真菌群落组成随环境差异而不同[19]，如内蒙古鄂尔多斯

一古盐湖中曲霉属为优势菌[20]，海南海口温泉优势真菌为轮枝菌属[21]，程海湖水体和底泥中的优势真菌为枝

孢菌属和青霉菌属[22]，艾比湖特有的真菌组成及多样性与其水环境的特性有关．

艾比湖微生物组成中包含大量嗜盐和耐盐菌，包括21个嗜盐细菌属和12个嗜盐真菌属（表2）．其中大多

菌属在其它高盐环境中已见报道，如盐单胞菌属、螺杆菌属、岛杆菌属等广泛存在于海洋、盐场等高盐水环境

中，具有较高的NaCl耐受性[23−24]，青霉菌和曲霉菌存在于菲律宾海盆沉积物中，具高度耐盐性[25]，镰刀霉菌、

链格孢在高盐土壤中分布广泛[26]．相对丰度较高的嗜盐细菌包括变形菌门所属的玫瑰变色菌、盐单胞菌和海

命菌，放线菌门所属的Pontimonas，拟杆菌门所属的冷弯菌，厚壁菌门所属的梭菌；嗜盐真菌主要集中于子囊

菌门，相对丰度较高的为该门所属的芽枝孢和链格孢．以上嗜盐菌是适应艾比湖极端盐碱环境的产物，也是具

有潜在应用价值的微生物资源，包括海杆菌、纺锤杆菌等在内的嗜盐细菌能降解芳香酸污染物[27−28]，岛杆菌、

弧菌可以作为水环境金属污染的指示菌[29]，青霉菌、镰刀霉菌、曲霉菌等嗜盐菌能有效降解烃类化合物和木质

素[30−31]，以上嗜盐微生物在艾比湖环境修复中亦可发挥重要作用．

基于KEGG数据库预测功能基因表明（图3），与细菌生长相关的各类代谢以及遗传信息处理、信号传递和

细胞生长等功能基因丰度均较高，说明水库中细菌生长旺盛．碳水化合物代谢相关功能基因分析表明（图4A），

艾比湖菌群富含多种碳水化合物代谢通路的功能基因，其中丙酮酸代谢、三羧酸循环和糖酵解相关通路的功能

基因相对丰度较高，提示艾比湖菌群糖代谢以有氧代谢为主，并可利用多种碳源．分析异源生物降解相关功能

基因表明（图4B），苯甲酸、氯烷烃和氯烯烃、氨基苯甲酸、苯乙烯、己内酰胺等降解代谢相关功能基因在艾比

湖菌群中的相对丰度均较高，由于细菌对环境异源生物具有趋化性，即细菌感应、趋向（或趋离）并降解环境

污染物的特性，故环境污染物含量和菌群降解污染物功能基因的含量呈正相关．就本文而言，艾比湖菌群富含

芳香族和有机氯等化合物降解相关基因，说明艾比湖存在相应污染．据报道，多种细菌能有效降解各类污染物，

其中艾比湖中含有的放线菌、弧菌、玫瑰杆菌[32−33]等均可趋向和降解污染物，在污染物的生物修复中可能发挥

重要作用．
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