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摘要:【目的】揭示乌梁素海富营养化湖泊湖滨湿地沉积物与土壤过渡带细菌群落的组成、丰度以及多样性
变化，结合土壤理化因子探讨其对细菌群落结构的影响。【方法】采用湿地土壤总 DNA 提取方法提取沉积
物和土壤总 DNA，对细菌群落的 16S rＲNA 基因的 V1-V3 区进行高通量测序，分析各样品中细菌群落结构的
组成、丰度以及多样性指标;土壤理化性质采用标准方法测定，分析其对细菌群落结构的驱动作用。【结果】
富营养化湖泊湖滨湿地水陆过渡带的芦苇沼泽沉积物、碱蓬群落盐碱化土壤和白刺群落荒漠化土壤中，细菌
群落组成和各类群细菌的相对丰度差异较大，门水平上的细菌类群主要有 Proteobacteria、Bacteroidetes、
Chloroflexi、Actinobacteria、Planctomycetes 和 Gemmatimonadetes，细菌群落多样性指数随陆向分布依次在增高，
门水平上 Proteobacteria 和属水平上 Sulfurimonas 对湖泊退化演化敏感;环境因子最佳子集为总磷、水溶盐总
量和铵态氮的组合对整个细菌群落结构的影响最为明显，相关系数最高(Ｒ = 0. 8857)，Mantel 检验结果表明
这种相关关系为显著相关(P = 0. 037)。【结论】乌梁素海富营养化湖泊湖滨湿地过渡带细菌群落结构差异
较大，Sulfurimonas 属在乌梁素海富营养化湖泊沉积物的生物地球化学循环中扮演着重要的角色，应在以后
的研究中得到更多的关注。
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土壤微生物多样性在维持湿地生态系统健康方
面发挥着重要的作用［1］，参与许多生物学过程，如
养分循环、植物营养、疾病抑制、水体净化以及土壤
结构维护［2］。这些细菌类群受到生物与非生物因
子的影响，比如植被［3］、土壤性质［4 － 5］、土壤结
构［6］、土地利用方式［7 － 9］、pH［10］、光梯度［11］、环境扰

动［12］、氮素以及淹水条件［13］。土壤的这种物理、化
学以及生物的异质性为微生物多样性的维持提供了
广泛的生境［5］。来自于市政与工业过多的营养物
质排放造成水体中无机物和有机物的富集，特别是
大量元素氮磷可利用性的增加导致水体富营养化。
这个过程不仅促进了藻类与大型植物生物量的不断
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积累并在腐烂过程中大量消耗水体中的氧气，导致
水体底部以及沉积物产生厌氧条件，而且严重影响
了底栖生物群落的分布、丰度、多样性以及生理状
态［14］。为了了解这些环境中微生物的多样性，基于
克隆文库测序的评估在快速增加［15］。尤其是第二
代测序技术的快速发展，其本身的技术优势在揭示
微生物基因信息方面远远超出了克隆文库所涵盖的
信息量，正是这种前所未有的能够更加真实反映环
境中微生物组成的技术的应用极大的推动了人们对
微生物生态学的认识［16］。

目前，针对蒙古高原乌梁素海富营养化湖泊及
其演化过程中形成的芦苇沼泽、碱蓬盐化草甸和白
刺荒漠区沉积物土壤生境中细菌群落的组成、丰度、
多样性以及空间异质性成因的报道极少，本文采用
高通量测序技术并结合土壤理化性质对以上提出的
科学问题进行了深入探讨。

1 材料和方法

1. 1 样点位置和样品采集
乌梁素海( 40°47' － 41°03'N，108°43' － 108°57'

E) 系黄河改道后形成的牛轭湖，是内蒙古高原西部

干旱区最典型的浅水草型湖泊，也是全球范围内荒
漠半荒漠地区极为少见的具有生物多样性和环境保
护等多功能的大型草型湖泊，为地球上同一纬度最
大的自然湿地。湖区位于内蒙古自治区巴彦淖尔市
乌拉特前旗境内，现有水域面积 333. 48 km2。农田
退水是该湖最主要的补给水源，受河套灌区农田退
水的影响，近 10 年来乌梁素海富营养化进程加
剧［17］。乌梁素海已成为以大型水生植物过量生长
为表征的重度富营养化草型湖泊，目前腐烂水草正
以每年 9 － 13 mm 的速度在湖底堆积，成为世界上
沼泽化速度最快的湖泊之一，正向芦苇沼泽→碱蓬
盐化草甸→白刺荒漠方向演化［18］。

土壤样品按以上演化梯度取样: A 样点(沉积
物) 取 自 于 乌 梁 素 海 主 湖 区 芦 苇 ( Phragmites
australis) 生长区; B 样点 (沉积物) 取自于芦苇
(Phragmites australis)生长的沼泽区;C 样点(土壤)
取自岸边湿地碱蓬(Suaeda glauca)生长的盐化草甸
区;D 样点(土壤)取自于白刺 (Nitraria tangutorum
Bobr)生长的荒漠区。采用 S 型 5 点取样法，取样深
度为 0 － 10 cm。将土样保鲜带回实验室冷冻保存，
用于后续分子生物学分析，理化性质数据见表 1。

表 1． 沉积物和土壤样品的基本理化性质
Table 1． Physical and Chemical Properties of soil samples

Sample A B C D
Organic carbon ( g / kg) 11. 82 ± 4. 40 ab 7. 99 ± 0. 94 ab 3. 73 ± 0. 67 a 12. 93 ± 7. 81 b

Total nitrogen ( g / kg) 1. 07 ± 0. 35 ac 0. 69 ± 0. 20 bc 0. 32 ± 0. 05 b 1. 33 ± 0. 30 a

Total phosphorus ( g / kg) 0. 78 ± 0. 17 b 0. 57 ± 0. 02 ac 0. 47 ± 0. 02 a 0. 66 ± 0. 06 bc

Total water soluble salt ( g / kg) 9. 11 ± 3. 72 ab 7. 11 ± 0. 29 a 13. 65 ± 2. 24 b 20. 46 ± 4. 30 c

pH 8. 04 ± 0. 13 a 8. 61 ± 0. 13 bd 9. 25 ± 0. 10 c 8. 69 ± 0. 04 d

NH4
+ -N (mg /kg) 3. 39 ± 0. 57 a 1. 95 ± 0. 19 b 0. 91 ± 0. 01 c 1. 34 ± 0. 37 bcd

K + ( g / kg) 0. 15 ± 0. 04 ac 0. 15 ± 0. 01 ac 0. 21 ± 0. 02 b 0. 15 ± 0. 01 c

Na + ( g / kg) 8. 33 ± 3. 19 a 7. 25 ± 2. 57 a 18. 57 ± 2. 93 b 26. 72 ± 8. 38 b

Ca2 + ( g / kg) 1. 36 ± 0. 31 a 0. 32 ± 0. 00 bc 0. 21 ± 0. 04 c 1. 11 ± 0. 06 a

Mg2 + ( g / kg) 3. 03 ± 0. 75 a 1. 30 ± 0. 24 b 1. 55 ± 0. 05 b 0. 82 ± 0. 37 b

Cl － ( g / kg) 5. 50 ± 1. 35 a 5. 97 ± 0. 22 a 15. 10 ± 1. 81 b 14. 50 ± 4. 28 b

SO4
2 － ( g / kg) 7. 49 ± 2. 15 a 3. 80 ± 2. 35 a 4. 75 ± 1. 04 a 7. 32 ± 4. 34 b

CO3
2 － ( g / kg) 0. 00 ± 0. 00 a 0. 08 ± 0. 12 a 0. 50 ± 0. 10 b 0. 08 ± 0. 13 a

HCO3
－ ( g / kg) 0. 56 ± 0. 12 a 0. 67 ± 0. 04 a 1. 09 ± 0. 87 a 0. 96 ± 0. 08 a

Lowercase letters represent significantly different at P ＜ 0. 05．

1. 2 理化性质的测定
有机碳测定依据标准 NY /T 1121. 6-2006，总氮

测定依据标准 NY /T 53-1987，总磷测定依据标准
NY /T 88-1988，水 溶 盐 总 量 依 据 标 准 NY /T

1121. 16-2006，pH 测定依据标准 NY /T 1121. 2-
2006，硝态氮测定采用紫外分光光度法，铵态氮测定
采用靛酚蓝比色法，K + 测定依据标准 LY /T 1251-
1999，Na +测定依据标准 LY /T 1251-1999，Ca2 +测定
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依据标准 LY /T 1251-1999，Mg2 +测定依据标准 LY /
T 1251-1999，Cl － 测定依据标准 LY /T 1251-1999，
SO4

2 －测定依据标准 LY /T 1251-1999，CO3
2 －测定依

据标准 LY /T 1251-1999，HCO3
－测定依据标准 LY /

T 1251-1999。
1. 3 样品基因组总 DNA 提取

采用 Li 等(2013)报道的方法提取沉积物土壤
总 DNA［19］，具体步骤如下:(1) 取 0. 5 g 左右沉积
物或土壤样品于装有玻璃珠的 2 mL 离心管中，加入
600 μL DNA 提取缓冲液(0. 1 mol /L Tris-HCl，1. 5
mol /L NaCl，和 1% CTAB，pH 8. 0)，300 μL 重铬酸
钾溶液(0. 05 mol /L)，涡旋 30 s;(2) 加入 100 μL
20% SDS，涡旋 3 min，65℃温育 10 min;(3) 加入
100 μL 氯化钾溶液(3 mol /L)，用手剧烈震荡;(4)
取上清 1000 μL，加等体积酚:氯仿:异戊醇，轻轻颠
倒混匀数次，12000 × g 离心 5 min;(5) 取上清 900
μL 于 1. 5 mL 离心管中，加入 0. 6 倍体积异丙醇，冰
浴 10 min，离心 5 min;(6) 弃上清，用 50 μL 超纯水
或 ddH2O 溶解即可用于后续分析。多数情况下，到
此提取完成;但步骤(5)如果出现沉淀(不论什么颜
色)，需跳过步骤 (6)，从步骤 (7)开始。(7) 弃上
清，加 700 μL 沉淀溶解液 ( 0. 43 mol /L 冰醋酸，
0. 43 mol /L 醋酸钠，和 0. 17 mol /L NaCl，pH 4. 6)，
用 100 μL 移液器吹吸数次，直到沉淀溶解，加入
0. 6 倍体积异丙醇，冰浴 10 min，离心 5 min;(8) 弃
上清，用 50 μL 超纯水或 ddH2O 溶解沉淀即可用于
后续分析。
1. 4 16S rＲNA V1-V3 区高通量测序
1. 4. 1 V1-V3 区 PCＲ 扩增与测序: 反应体系:2. 0
μL 2. 5 × 10 － 3 mol / L dNTPs，1. 0 μL 0. 5 × 10 － 5 mol / L
27F 引物(5'-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3')，1. 0
μL 0. 5 × 10 － 5 mol / L 533Ｒ 引物(5'-TTA CCG CGG
CTG CTG GCA C-3')，4. 0 μL 5 × FastPfu 缓冲液，10
ng 模板以及 0. 4 μL Fast Pfu Polymerase，最后加
ddH2O 到 20 μL。引物对 27F 和 533Ｒ 合成 5'带有
FLX Titanium 接头的融合引物，A 样品的接头引物
为 5'-ATCTCTCGTA-3'，B 样品的接头引物为 5'-
ATGCTACGTC-3'，C 样 品 的 接 头 引 物 为 5'-
ATGTGACTAC-3'，D 样 品 的 接 头 引 物 为 5'-
CACGAGACAG-3'。反 应 条 件: 95℃ 2 min; 95℃
30 s，55℃ 30 s，72℃ 30 s，28 个循环;72℃ 10 min。
获得的 PCＲ 产物进行 2% 琼脂糖凝胶电泳，使用

AXYGEN 公司的 AxyPrepDNA 凝胶回收试剂盒切胶
回收 PCＲ 产物，Tris-HCL 洗脱;使用 Promega 公司
的 QuantiFluorTM -ST 蓝色荧光定量系统进行检测。
按每个样品的测序量比例混合，利用罗氏公司的
454 FLX Titanium 测序仪完成序列分析。
1. 4. 2 测序数据分析: 在测序试验中，采用多个样
品平行测序的方法，即多个样品混合测序。各样品
中的序列均引入了一段标示其样本来源信息的
barcode 标签序列。因此，仅当原始序列中含有完整
的 barcode 标签序列时，该序列才被认为有效序列。
有效序列可以直接用于后续的生物信息学分析。如
需更高质量和更精准的生物信息分析结果，应对有
效序列进行去杂。在试验过程中，测序产物含有非
特异性扩增片段，利用特异性引物信息将其去除;过
长序列末端的质量会降低，通过检测 3'端接头和引
物，去除序列尾部的低质量序列;序列中含有模糊碱
基( ambiguous)、单碱基高重复区( homologous)以及
长度过短的序列，将这些序列纳入分析会降低分析
质量，因此修剪、去除( trim)此部分序列，得到供精
准分 析 的 优 化 序 列。在 此 基 础 上，进 行 OTU
(Operational Taxonomic Units)的分析。生物信息分
析中，测序得到的每一条序列来自一个菌。要了解
一个样品测序结果中的菌种、种属等信息，需要对序
列进行归类操作( cluster)。通过归类操作，将序列
相似性达到 97%归为一个 OTU。使用 mothur 软件
(http: / /www． mothur． org /wiki / Main _Page)提取非
重复序列，降低分析中间过程冗余计算量;与 silva
库 ( http: / /www． arb-silva． de /) 中的 aligned ( 16S /
18S，SSU)核糖体序列数据库比对;使用 UCHIME
方法检测并去除 Chimeric 序列;计算比对对齐后的
序列间 uncorrected pairwise 距离;使用最远邻近法
聚类生成 OTU。然后计算多样性指数 Chao1、Ace、
Shannon 以及 Simpson 指数。
1. 5 统计分析

理化数据使用 SPSS 16. 0 进行处理与分析，各
样品间的平均值差异采用 one-way ANOVA 单因素
方差分析，P ＜ 0. 05 表示差异显著。CCA ( Canoco
for Windows 4. 5)用来分析环境因子对微生物群落
结构的影响，其中土壤理化数据作为环境变量，微生
物群落在门水平上的相对丰度数据作为物种数据。
使用 Ｒ 语言中的 BioEnv 程序筛选影响微生物群落
结构的最佳环境因子子集。然后，使用 Mantel-Carlo
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检验了所有环境因子组成的矩阵以及最佳环境因子
组成的矩阵对整个微生物群落结构以及微生物在每
个门水平上的影响是否显著。

2 结果和分析

2. 1 土壤理化性质
富营养化湖泊 (A 样品)及其演化过程中形成

的芦苇沼泽(B 样品)、碱蓬盐化草甸(C 样品)和白
刺荒漠区(D 样品)沉积物土壤理化性质见表 1。有
机碳在 4 个样品中没有显著差异，除了 C 样品与 D
样品之间;总磷与总氮含量较低，且各样品之间基本
不存在显著差异;水溶盐总量各样品之间存在显著
差异，按照演化方向，4 个样品基本呈现出逐步升高
的趋势;pH 值都偏碱性;硝态氮没有检测出来;铵态
氮在富营养化湖泊中显著高于芦苇沼泽、碱蓬盐化
草甸以及白刺荒漠区的沉积物土壤，但后 3 种土壤
的铵态氮没有显著差异;八种离子(K +、Na +、Ca2 +、

Mg2 +、Cl －、SO4
2 －、CO3

2 －、HCO3
－ )中，Na + 和 Cl － 含

量都是在富营养化湖泊沉积物土壤和芦苇沼泽沉积
物之间没有显著差异，在碱蓬盐化草甸和白刺荒漠
区土壤之间没有显著差异，但前者(都是淹水条件
下的沉积物)与后者(都没有被淹水)之间存在显著
差异，且这两种离子的含量比其他 6 种离子的含量
高。
2. 2 细菌群落结构的组成、丰度与多样性

高通量测序在 4 种沉积物土壤样品中共获得有
效序列 26875 条，平均长度为 446 bp，A 样品包含
3032 条 (908 个 OTUs)，B 样品包含 3483 条 (1818
个 OTUs)，C 样品包含 5799 条 (2659 个 OTUs)，D
样品包含 8027 条(3937 个 OTUs)。

多 样 性 指 数 Chao1、Ace、Shannon 以 及 1 /
Simpson 的结果表明从富营养化湖泊(A 样品)到芦
苇沼泽(B 样品)、碱蓬盐化草甸(C 样品)和白刺荒
漠区(D 样品)的 4 个样品中，多样性指数在逐渐增
高(表 2)。

表 2． 4 个不同样品细菌群落的丰度和多样性指数
Table 2． Ｒichness and diversity index of bacterial community for four different samples

Sources A B C D
Ｒeads 3032 3483 5799 8027
OTUs 908 1818 2659 3937
Distance 0. 03 0. 1 0. 03 0. 1 0. 03 0. 1 0. 03 0. 1
Coverage% 78 85 63 76 70 83 67 82
Chao1 2692 1537 4810 2899 6296 3451 9717 4838
ACE 4553 2732 7943 4652 9942 4729 15384 6709
1 / Simpons 8. 37 4. 44 385 199 527 253 1172 340
Shannon 4. 59 3. 66 6. 98 6. 45 7. 32 6. 67 7. 79 7. 04

在 门 水 平 上，4 个 样 品 的 优 势 类 群 均 为
Proteobacteria，从 A 到 D 的 相 对 含 量 依 次 为
78. 89%、49. 93%、48. 03% 和 44. 4%。其 中，ε-
proteobacteria 是 A 的优势分类单元，相对含量为
62. 83% ;δ-proteobacteria 是 B 的优势分类单元，相
对含量为 18. 72% ;γ-proteobacteria 是 C 的优势分类
单元，相对含量为 15. 64% ;α-proteobacteria 是 D 的
优势分类单元，相对含量为 22. 62%。在属的水平
上，Sulfurimonas 是 A、B 和 C 的优势分类单元，相对
含量分别为 56. 5%、7. 21% 和 5. 19% ;在 D 中优势
地位不明显。特别是 Sulfurimonas 这个分类单元值
得关注，从 湖 泊 沉 积 物 ( A ) 很 高 的 相 对 含 量
(56. 5% ) 到荒漠化土壤 ( D ) 较低的相对含量
(1. 59% )，下降明显。说明在属的水平上，这类群

的微生物在湖泊演化过程中有着很好的响应，见
图 1。
2. 3 环境因子对细菌群落结构的影响

CCA 分析结果见图 3。第 1 排序轴与第 2 排序
轴解释度分别为 58% 和 23. 4%。与第 1 排序轴相
关性高的理化性质有水溶盐总量 (Ｒ = － 0. 891)、
pH 值(Ｒ = － 0. 6391)、铵态氮 ( Ｒ = 0. 8421)、Na +

(Ｒ = － 0. 9356 )、Mg2 + ( Ｒ = 0. 8179 )、Cl － ( Ｒ = －
0. 8932)和 HCO3

－ (Ｒ = － 0. 8443);与第 2 排序轴
相关性高的理化性质有有机碳(Ｒ = 0. 9196)、总氮
(Ｒ = 0. 9174 )、总 磷 ( Ｒ = 0. 9204 )、Ca2 + ( Ｒ =
0. 996)、SO4

2 － ( Ｒ = 0. 9488 ) 和 CO3
2 － ( Ｒ = －

0. 6763)。样品 B 和样品 C 距离较近，较为相似，与
样品 A 和样品 D 距离较远(图 2)。
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图 1． 4 个样地细菌群落在门水平(a)和属水平(b)上的组成和相对丰度
Figure 1． Bacteria composition and relative abundance of four samples at phylum level ( a) and genus level ( b) ．
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图 2． 细菌群落与环境因子的典型对应分析
Figure 2． CCA analysis of sampling sites， soil factors and

bacterial community．

为了找到环境因子对整个细菌微生物群落结构

的影响，使用 BioEnv 程序进行了不同环境因子组合
对整个微生物群落结构的分析，结果见表 3。环境
因子最佳子集为总磷、水溶盐总量和铵态氮的组合，
其对整个细菌群落结构的影响最为明显，相关系数
最高 (Ｒ = 0. 8857);环境因子子集总磷、水溶盐总
量、pH 值和铵态氮的组合与整个细菌群落结构组成
的相关系数为 0. 8857;环境因子子集总磷和铵态氮
的组合与整个细菌群落结构组成的相关系数为
0. 7714;单个环境因子铵态氮与整个细菌群落结构
组成的相关系数为 0. 7714;环境因子子集有机碳、
总磷、水溶盐总量、pH 值和铵态氮的组合与整个细
菌群落结构组成的相关系数为 0. 7143。

表 3． 不同环境因子组合与细菌群落结构的相关关系
Table 3． The relationship between different combination of environmental variables and bacterial community

Different combination of environmental factors

Bacterial community based-on

pyrosequencing data of 16S rＲNA

at phylum level
NH4

+ -N Ｒ = 0. 7714
Total phosphorus + NH4

+ -N Ｒ = 0. 7714
Total phosphorus + Total water soluble salt + NH4

+ -N Ｒ = 0. 8857
Total phosphorus + Total water soluble salt + pH + NH4

+ -N Ｒ = 0. 8857
Organic carbon + Total phosphorus + Total water soluble salt + pH + NH4

+ -N Ｒ = 0. 7143
Organic carbon + Total nitrogen + Total phosphorus + Total water soluble salt + pH + NH4

+ -N Ｒ = 0. 4857

3 讨论

农田退水导致乌梁素海富营养化进程加剧［17］，

腐烂水草在湖底不断堆积。富营养化正在导致水中
缺氧区域的扩大，硫酸盐还原菌在厌氧矿化有机物
质过程中伴随着硫化氢的产生，从而对高等生物产
生毒害作用［20］。在缓解硫化氢毒害作用方面，最初

分离 于 深 海 热 液 口 生 态 系 统 的 化 能 自 养 ε-
proteobacteria 类群被认为在硫循环中起着重要的作
用，此类群微生物在这种生态系统中占有优势地位
且多样性高［21］。在乌梁素海湖泊沉积物中，发现了

ε-proteobacteria 类群的存在，且相对丰度很高，在属
的水平 Sulfurimonas 占了总微生物群落的 72. 07%，

这个属主要以 S 单质、硫化物、H2 作为电子供体，以

硝酸盐、亚硝酸盐或 O2 作为电子受体
［22］，耦合了反

硝化过程和还原态硫化物的氧化过程［20］，最终以

N2O 和 N2 的形式生成产物。Sulfurimonas 的相对丰

度很高说明此沉积物中存在着反硝化以及还原态硫
化物氧化的生物化学反应过程，也间接说明该样品
黑臭 的 成 因 可 能 是 硫 化 氢 浓 度 过 高 造 成 的。
Desulfuromusa、 Desulfarculaceae _ uncultured、
Desulfobacteraceae _ uncultured 和 Desulfosarcina 的存
在可能与硫化氢的产生有关。在湖泊演化方向上，
芦苇沼泽、碱蓬盐化草甸和白刺荒漠区沉积物土壤
中 Sulfurimonas 的相对丰度在逐渐降低，同时伴随
着其他微生物类群的出现，多样性指数呈现出逐渐
增高的趋势。特别是在白刺荒漠区土壤中微生物类
群最多，优势种不明显，各类群相对含量没有明显差
异。在乌梁素海湖泊遭受富营养化作用的影响下，
湖泊沉积物微生物群落形成了优势类群，与该沉积
物特殊的微生态环境密切相关，可以作为该生态系
统的指示类群，并为分离纯化高效的还原态硫化物
的氧化菌种提供了良好的生境。

从湖泊沉积物过渡到荒漠区土壤的过程中，细
菌群落发生了较大的变化，无论是物种组成还是相
对丰度。在门水平上的分析表明，这种变化与 3 种
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理化因子显著相关，即水溶盐总量、总磷和铵态氮。
湖泊沉积物与芦苇沼泽两个样品都处于淹水状态之
下，水溶盐总量基本一致，而碱蓬盐化草甸处于湿润
状态但没有淹水，即芦苇沼泽向白刺荒漠区过渡的
区域，水溶盐总量高于前两个样品，到白刺荒漠区的
土壤中水溶盐总量显著高于前面 3 种样品，可能是
由于水分增发导致盐分聚集于表层土壤的原因。而
碱蓬盐化草甸区样品中水溶盐总量低于荒漠区土
壤，可能是与碱蓬对盐分的吸收有关。伴随着盐度
的逐渐增加，嗜盐微生物从无到有，前两个样品没有
检测到该类群微生物，而在后两个样品中呈现增高
的趋势 (Halomonas，0. 92% 到 2. 85% )。4 种土壤
中 Na + 含量、Cl － 含量和 SO4

2 － 离子含量较高，Na +

的增加是造成该类土壤碱化加重的主要因素，影响
土壤的渗透性［23］。高盐生态系统中生活着有活性
的多种多样的微生物群落［16］。对高盐生态系统的
研究可以促进我们对极端环境的了解，有利于新物
种及具有生物技术应用潜力的酶的发现［16］。目前，
对高盐生态系统的研究主要集中于水生群落结构、
“微生物席”以及高盐的土壤或沉积物［16］。每年排
入乌梁素海的总氮为 1088. 59 t，总磷为 65. 75 t［16］。
氮磷是水生以及陆生生态系统的限制性营养元
素［24］。氮磷水平的增加主要是因为化肥的使用以
及市政和工业废水排放造成的［17，24］。乌梁素海湖
泊沉积物以及芦苇沼泽、碱蓬盐化草甸和白刺荒漠
区沉积物土壤微生态系统中，氮磷已经不是限制性
营养元素，从而导致富营养化程度不断加剧。
Kuramae 等［5］对荷兰的 6 种不同土地利用方式(包
括落叶阔叶林、松树林、天然草原、常规耕地、有机耕
地和牧场)对细菌群落结构的影响分析，结果表明
土地利用方式对细菌微生物群落结构的影响不明
显，磷的含量是主要的影响因子。Kuramae 等［24］报
道在中性 pH 值的条件下，不同年代白垩草原土壤
微生物群落结构的重要驱动因子是磷，这些研究结
果与本文的结果一致。在微生物群落水平上，表现
出磷对细菌群落结构组成和相对丰度的重要影响。
目前，氮的输入主要来源于人类活动，比自然陆地的
来源高出 30%，是 100 年前人类活动氮输入的 10
倍［26］。氮源的快速增加所导致的环境问题越来越
引起人们的重视，氮的增加对生态系统产生了广泛
的影响，包括生物地球化学循环、温室气体的排
放［27］、湖泊的富营养化［24］等。微生物在这些过程

中起着重要的作用。氮的输入对乌梁素海富营养化
湖泊整体细菌微生物群落结构影响的研究报道较
少，本文通过高通量测序获得了大量的有效序列来
描述细菌的群落结构组成和相对丰度。Ｒamirez
等［27］通过高通量测序研究了氮肥对土壤细菌群落
结构的持续影响，结果表明细菌群落结构对氮的增
加有较好的响应，群落结构沿着氮的梯度发生了变
化。因此，可以通过对微生物群落结构的深入研究
为富营养化湖泊中氮磷元素的生物地球化学循环提
供重要线索，筛选重要的功能代谢菌种，为开发微生
物工程菌治理富营养化提供重要数据。
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High-throughput analysis of bacterial community of
transition zone in littoral wetland of Wuliangsuhai
eutrophic lake

Jingyu Li1，3，4，5，Ｒuifang Du1，3，Ji Zhao 1，2*

1 College of Environment ＆ Ｒesources，2 Inner Mongolia Key Laboratory of Environmental Pollution Control ＆ Waste
Ｒesource Ｒeuse，
3 College of Life Sciences，Inner Mongolia University，Hohhot 010021，Inner Mongolia Autonomous Ｒegion，China
4 College of Biological Science＆Engineering，Beifang Univesity of Nationality，
5 key Laboratory of Fermentation，Brewing Engineering＆Biotechnology，State Nationalities Affairs Commission，Yinchuan
750021，Ningxia Province，China

Abstract:［Objective］We studied soil bacterial community composition，abundance and diversity of transition zone along
eutrophic lakeside wetland sediments and soils． ［Methods］The total DNA was extracted according to the sediment DNA
extraction． Then high-throughput pyrosequencing was used to detect soil bacterial community composition，abundance and
diversity based-on 16S rＲNA gene． Soil physicochemical properties were tested to analyze its effects on bacterial
community according to standard methods． ［Ｒesults］ The soil bacterial community composition and relative abundance
were very different across transition zone in littoral wetland． Bacteria groups mainly include Proteobacteria，Bacteroidetes，
Chloroflexi，Actinobacteria，Planctomycetes and Gemmatimonadetes at phylum level． The diversity index of bacterial
communities gradually increased according the land distribution，especially the phylum Proteobacteria and the genus
Sulfurimonas． Correlation analysis indicated that the combination of total phosphorus， total water soluble salt and
ammonium has the most significant effects on the whole bacterial community structure，and Mantel Test results indicated
that the correlation was statistically significant ( Ｒ = 0. 8857，P = 0. 037 ) ． ［Conclusion］ The bacterial community
structure of transition zone is quite different in littoral wetland of Wuliangsuhai eutrophic lake，where Sulfurimonas play
potential important roles in biogeochemical cycles of sediments in Wuliangsuhai Lake．
Keywords: Eutrophic Lake，Lakeside wetlands，Sediments，Bacterial community structure，Spatial heterogeneity
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