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摘   要：【目的】通过分析不同成盐类型盐湖中的极端嗜盐菌群落组成差异，探究可培养极端

嗜盐菌的功能特性。【方法】采集新疆硫酸盐型盐湖七角井和碳酸盐型盐湖南湖的土壤样品，通

过平板稀释涂布法分离极端嗜盐菌，经过形态学观察、特征分析获取代表菌株，通过耐盐性测

定和 16S rRNA 基因序列测序等对代表菌株进行鉴定，并对极端嗜盐菌的蛋白酶、淀粉酶、纤维

素酶和酯酶活性进行筛选，同时检测苯酚降解能力。【结果】本研究共获得 1 679 株极端嗜盐菌，

代表菌株 45 株，隶属于 5 门 14 个属，古菌数量(70.58%)明显多于细菌，最优盐浓度生长范围

为 18.4%–20.0%。在属水平上，盐湖中优势类群为古菌的 Haloterrigena 属(32.94%)和 Natrialba

属(26.03%)，以及细菌的 Aquisalimonas 属(9.85%)和 Aliifodinibius 属(8.10%)。两盐湖中，盐度

较低的南湖物种丰富度高于七角井盐湖，古菌物种组成相似，均以 Haloterrigena 属为主；细菌

群落组成有差异，南湖以 Aquisalimonas 属为主，而七角井以 Aliifodinibius 属为主。功能筛选表

明，盐湖中 80%的嗜盐菌功能筛选至少有一种为阳性，产淀粉功能酶菌株占 42.58%，多属于
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Natrialba 属。产蛋白酶、纤维素酶和脂肪酶的菌株分别占 9.71%、9.29%和 7.21%，降解苯酚菌

株占 11.14%。【结论】本研究揭示了新疆盐湖中可培养极端嗜盐菌的多样性，古菌是优势菌群，

细菌种类多样，菌株各类功能酶活性显著，同时，优势的 Natrialba、Haloterrigena、Aquisalimonas

和 Aliifodinibius 属菌株均极具应用潜力，可为今后研究应用提供和丰富了菌种资源，具有较大的

挖掘潜力。 

关键词：嗜盐微生物；极端嗜盐菌；盐湖；功能多样性；高盐环境  
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Abstract: [Objective] To investigate the functional characteristics of cultivable extreme halophiles by 

analyzing the differences of community composition of extreme halophiles in salt lakes with different 

types of salt formation. [Methods] Soil samples were collected from Qijiaojing Salt Lake (sulfate type) 

and Nanhu Salt Lake (carbonate type) in Xinjiang, and extreme halophiles were isolated by the dilution 

plating method. By morphological observation and characteristic analysis, the representative strains 

were screened. The salt-tolerance of the strains was tested and the 16S rRNA gene sequencing was 

performed. Functional activities of the extreme halophiles were also detected, including protease, 

amylase, cellulase and lipase activities as well as phenol degradation ability. [Results] A total of    

1 679 strains of extreme halophiles were obtained, and 45 representative strains were screened, which 

belonged to 5 phyla and 14 genera, and the number of archaea (accounting for 70.58%) was 

significantly more than that of bacteria. The optimal salt concentration for growth was in the range of 

18.4%–20.0%. At the genus level, the dominant groups were Haloterrigena (32.94%) and Natrialba 

(26.03%) in archaea, and Aquisalimonas (9.85%) and Aliifodinibius (8.10%) in bacteria. In the two salt 

lakes, the species richness of Nanhu Salt Lake with lower salinity was higher than that of Qijiaojing 

Salt Lake, but the composition of archaea species was similar, mainly Haloterrigena. There were 

differences in bacterial community composition; specifically, Aquisalimonas was dominant in Nanhu 

Salt Lake, while Aliifodinibius was dominant in Qijiaojing Salt Lake. Functional diversity screening 

showed that the total positive rate was 80%, and 42.58% of the strains produced amylase and were 

classified into Natrialba. Extreme halophiles producing protease, cellulase and lipase accounted for 

9.71%, 9.29% and 7.21%, respectively, and phenol degrading strains occupied 11.14%. [Conclusion] 

This study revealed the diversity of cultivable extreme halophiles in Xinjiang salt lakes. Archaea was 

the dominant group and there were also diverse bacterial species, displaying significant activity of 



 

 

 

2076 Li Quanquan et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2022, 62(6) 

 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516 

various functional enzymes. Additionally, the dominant Natrialba, Haloterrigena, Aquisalimonas and 

Aliifodinibius had great application potential, which could enrich bacterial resources for future research 

and application, and were worthy mining. 

Keywords: halophilic microorganisms; extreme halophiles; salt lake; functional diversity; hypersaline 
ecosystems 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

嗜盐菌 (halophile)是一类能够在高盐环境

中生存、繁殖的特殊微生物，广泛分布于细菌、

古菌和真核生物中[1]。在盐湖、盐矿、盐沼等高

盐环境中，根据对盐耐受性的划分，中度嗜盐菌

(0.5–2.5 mol/L)和极端嗜盐菌(2.5–5.2 mol/L)是

优势类群，包括细菌和古菌[2]。嗜盐菌有着独

特的盐耐受机制，例如盐杆菌具有吸收外部的

钾离子而向胞外排放钠离子的能力，从而适应

了高盐环境。有些菌还表现出代谢的多样性，

如有氧和无氧的光养菌、好氧化学有机异养菌

和化能无机自养菌、发酵菌、反硝化菌、硫酸

盐还原菌、产甲烷菌和乙酸菌等 [3]，不同类群

嗜盐微生物应对高盐环境采用了不同的适应策

略[4]，体现了嗜盐菌为适应极端环境所具有的

顽强生命力。 

目前，国内外学者对各类盐环境中的轻度、

中度嗜盐细菌研究较多，而对极端嗜盐菌的关

注较少，对极端嗜盐菌的研究又多集中于嗜盐

古菌。目前研究的极端嗜盐细菌主要分布在

Proteobacteria、Firmicutes 和 Actinobacteria 门[5]，

如 Halomonas、Alteribacillus、Gracilibacillus、

Aquisalimonas 等属[6–7]。古菌是极端嗜盐菌中的

优势类群，现有类群大都属于 Euryarchaeota

门，作为盐环境的土著类群，嗜盐菌驱动着盐

环境生态系统的生物地球化学循环，在理论研

究和应用领域具有重要的研究价值。由于嗜盐

菌的耐盐特性，尤其是极端嗜盐菌普遍耐受高

达 20%的盐浓度，使得嗜盐菌有着广泛的应用

前景，在应对那些对环境盐浓度要求较高的生

物治理、酶制剂、生物电子和医药工业等领域

上均具有极大的利用价值，这些促使着国内外

学者不断探索极端嗜盐微生物[8–9]。 

盐湖中蕴藏着丰富的嗜盐菌资源。我国学者

陆续发表了多个极端嗜盐古菌新属，如 Halopiger、

Halostagnicola、Halovivax 和 Natronolimnobius，

并描述了多个新种。崔恒林课题组系统研究了

国内西藏改则盐湖[10]、新疆塔里木盆地[11]、青

海湖盐湖[12]等盐湖的极端嗜盐古菌，发现极端

嗜盐菌种类丰富。新疆有大小盐湖 220 余个，

根据盐湖水化学类型，新疆的盐湖以硫酸盐型

为主，碳酸盐型和氯化物型较少，由于盐湖演

化阶段及富含矿质元素的不同，不同类型的干

盐湖中极端嗜盐菌种类的差异性还很少有学者

关注[12]。 

为研究新疆干盐湖中极端嗜盐菌种群组

成，并比较不同成盐类型盐湖中极端嗜盐菌的

差异，本研究选取了新疆干盐湖中的七角井盐

湖和南湖碱湖为研究对象。郑喜玉等[13]根据地

形地势和盐湖的分布位置，将新疆盐湖区划分

成 5 个盐湖分布区。七角井盐湖和南湖碱湖都

属于天山山间盆地盐湖区，其中七角井为硫酸

盐型盐湖，南湖碱湖为碳酸盐型盐湖[14]。本文

通过平板稀释涂布法，研究新疆这 2 种最具代

表性的硫酸盐型盐湖和碳酸盐型盐湖中极端嗜

盐菌组成的差异，以及菌株对淀粉、蛋白、纤

维素、脂肪、苯酚的功能多样性，同时探讨不

同分离培养基对盐湖嗜盐微生物分离的影响。

此项研究对于我们认识盐湖这一特殊的极端高
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盐环境中微生物物种多样性组成具有重要的意

义，对极端环境微生物资源的开发利用具有潜

在的应用价值。    

1  材料与方法 

1.1  材料 
1.1.1  样品采集 

土壤样品于 2019 年 9 月采集自新疆七角井

盐湖、南湖碱湖。七角井盐湖位于新疆维吾尔

自治区哈密市七角井镇，该盐湖属于硫酸盐型

硫酸钠亚型盐湖[14]，面积 40 km2，海拔 855.8 m，

属 于 无 湖 表 卤 水 的 干 盐 湖 ， 地 理 坐 标 ：

91°26′43″E，43°26′15″N。 

南湖碱湖位于哈密市长流水乡境内，是干

盐 湖 ， 属 于 碳 酸 盐 型 盐 湖 ， 地 理 坐 标 ：

93°50′57″E，40°27′12″N。 

使用样品采集器在每个盐湖采集约 0–20 cm

深的沉积土样各 9 份，分别分装于灭菌的取样

袋中，记上标记，于−4 °C 保存备用。 

1.1.2  培养基及培养条件 

通过查阅文献，本研究采用 4 种培养基

NHM、HM、AOM 和 NOM[10–11,15]进行嗜盐菌

分离培养，菌株纯化和菌株形态观察采用改良

ISP 5 培养基[16]，具体配方如下： 

NHM 培养基(g/L)：酵母膏 0.05，蛋白胨

0.25 ， KCl 5.4 ， CaCl2 0.29 ， NH4Cl 0.27 ，

MgSO4·7H2O 36，MgCl2·6H2O 24，NaCl 184，

KH2PO4 0.3，丙酮酸钠 1，琼脂 2%，pH 7.0–7.2。 

HM 培养基(g/L)：酵母膏 1，蛋白胨 1，KCl 

5.4，CaCl2 0.29，NH4Cl 0.27，MgSO4·7H2O 36，

MgCl2·6H2O 24，NaCl 184，KH2PO4 0.3，琼脂

2%，pH 7.0–7.2。  

AOM 培养基(g/L)：酵母膏 0.05，蛋白胨

0.05 ， KCl 5.4 ， CaCl2 0.29 ， NH4Cl 0.27 ，

MgSO4·7H2O 36，MgCl2·6H2O 24，NaCl 184，

KH2PO4 0.3，丙酮酸钠 1，琼脂 2%，pH 7.0–7.2。 

NOM 培养基(g/L)：酵母膏 0.05，蛋白胨

0.05 ， KCl 5.4 ， CaCl2 0.29 ， NH4Cl 0.27 ，

MgSO4·7H2O 36，MgCl2·6H2O 24，NaCl 184，

KH2PO4 0.3，丙酮酸钠 1.0，硝酸钠 0.5，琼脂

2%，pH 7.0–7.2。 

改良 ISP 5 培养基(g/L)[17]：酵母膏 5，L-门

冬酰胺 1，甘油 10，K2HPO4 1，KNO3 5，NaCl 

184，琼脂 2%，pH 7.2–7.5。 

1.1.3  主要试剂和仪器 

PCR 仪，Thermo Fisher Scientific 公司；电

泳仪，六一公司；凝胶成像分析系统，上海天

能公司；Taq 酶，TaKaRa 试剂公司；DNA 

Marker，生工生物工程(上海)股份有限公司。 

1.2  极端嗜盐菌的分离培养与纯化 
1.2.1  分离培养     

在无菌环境下，将两盐湖的各 9 份土壤样

品从冰箱取出，在超净工作台内操作，各取

10 g 混合均匀。取 5 g 土样，加入已灭菌盛有

45 mL 水的三角瓶，振荡 0.5 h，后取 1 mL 加

入已灭菌盛有 9 mL 水的试管，样品稀释浓度依

次为 10–1 和 10–2。振荡混匀后各取 100 μL 稀

释液，进行稀释涂布平板后置于 37 °C 培养箱

培养 6 个月。 

1.2.2  菌株分离纯化 

经过培养，4 种培养基上共计获得 1 679 个

单菌落。根据菌落形态，挑取不同的单菌落于

ISP 5 改良平板上用连续划线法进行分离纯化，

直到获得单一纯菌。在 ISP 5 培养基上，根据菌

落形态与颜色特征不同，对其进行合并归类，

获得 45 株代表菌株。将获得的纯菌株保存于

20%的甘油中，置于–80 °C 冰箱长期保存。 

1.3  代表菌株 NaCl 浓度生长范围测定 
使用 ISP 5 改良培养基，对 45 株代表菌株

进行 NaCl 浓度耐受实验测试，浓度分别为 0、
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5%、10%、15%、20%、21%、22%、23%和 25%。 

1.4  菌株鉴定 

对 45 株代表菌株进行鉴定。菌株基因组

DNA 的提取按照 TaKaRa 试剂盒说明书方法(型

号 9769S)，以提取的基因组 DNA 为模板，细

菌利用通用引物 27F (5′-AGAGTTTGATCCTG 

GCTCAG-3′)和 1492R (5′-TACGGTTACCTTGT 

TACGACTT-3′)扩增细菌 16S rRNA 基因。若细

菌引物扩增失败便使用古菌引物扩增，嗜盐古

菌 16S rRNA 基因的扩增引物为 20F (5′-ATTCC 

GGTTGATCCTGCCGG-3′)和 1452R (5′-AGGAG 

GTGATCCAGCCGCAG-3′)。PCR 扩增体系和反

应条件参照文献[18]的方法。PCR 产物经 1%琼脂

糖凝胶电泳检测合格后，送至生工生物工程(上

海)股份有限责任公司进行纯化和测序。获得的 

16S rRNA 基因序列通过 EzBioCloud (https://www. 

ezbiocloud.net/)数据库[19]，与模式菌株进行相似

性比对，确定其分类地位，序列上传至 GenBank

数据库，登录号为 OM085696–OM085740。 

1.5  酶活筛选 

在改良 ISP5 培养基中分别添加 1%可溶性

淀粉、1%羧甲基纤维素钠、1%脱脂奶粉、1% 

Tween 80，分别用来检测菌株是否产有降解淀

粉、纤维素、蛋白、吐温的胞外酶[20]。  

1.6  苯酚降解菌筛选 

为了探究菌株对苯酚的降解能力，制作

MP 培养基平板 [21]，划线培养后观察是否有菌

落生长。 

1.7  两盐湖极端嗜盐菌物种组成及多样性

分析 

采用 PAST3 软件[22]对两盐湖的 α多样性进

行分析，分别计算了 Shannon、Simpson 和

Evenness 指数[23]，Shannon、Simpson 指数越大

代表物种丰富度越高，而 Evenness 指数是衡量

物种在群落中均匀分布的指数。从出菌率和菌

群组成比较两盐湖的多样性差异及菌株功能特

性。使用 GraphPad Prism (version 8.0)绘制相对

丰度图。 

2  结果与分析 

2.1  菌落形态特征  

4 种固体培养基上共形成 1 679 个菌落，菌

落形态均为圆形，均易挑起，凸出培养基表面。

经测序后发现嗜盐古菌有红、橘红、粉红、淡

黄 4 种颜色类型，嗜盐细菌有淡黄、橘红、白

3 种类型。嗜盐古菌菌落大多数不透明，少数

透明；嗜盐细菌菌落均大多数透明，少数不透

明。根据菌落的形态与颜色特征，挑取 45 株形

态特征不同的单菌落作为代表菌株进行后续实

验，其中古菌 23 株，细菌 22 株。 

2.2  菌株 NaCl 浓度耐受性 

挑选的 45 株代表菌株均能在 5.0%–18.4% 

NaCl 浓度上生长，有 20 株菌株的 NaCl 浓度生长范

围为 5%–25%，最优盐浓度范围为 18.4%–20.0%，

是典型的极端嗜盐菌，具体结果见表 1。 

在古菌中，Haloterrigena 属可在 0–25%盐

浓度生长，属于耐盐菌，相比其他古菌耐盐范围

广。大部分细菌的耐盐范围为 5%–25% (表 1)，

其中 Alteribacillus 属菌株耐盐范围最广，为

0–25%。其余 Aliifodinibius 属也有耐盐菌。总

之，分离的菌株耐盐范围普遍较广，但最适生

长盐浓度普遍在 18.4%–20.0%。 

2.3  可培养极端嗜盐微生物组成分析 

盐湖中共计分离出极端嗜盐古菌 1 185 株

(70.58%)，嗜盐细菌 494 株(29.42%)，古菌是盐

湖中的优势类群(表 2)。通过对 45 株代表菌进

行 16S rRNA 基因序列分析，结果显示，分离

的嗜盐菌隶属于 5 个门 14 个属。 
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表 2  菌株分布及数量 
Table 2  Distribution and quantity of extreme halophiles 

Kingdom Phylum Genus Number  Percentage/% 

Archaea Euryarchaeota Haloterrigena 553 32.94 

Halalkalicoccus 17 1.01 

Natrialba 437 26.03 

Natrinema 178 10.60 

Bacteria Proteobacteria Aquisalimonas 140 8.34 

Halomonas 82 4.88 

Halofilum 12 0.71 

Rhodothermaeota Aliifodinibius 136 8.10 

Firmicutes Alteribacillus 58 3.45 

Bacillus 36 2.14 

Gracilibacillus 4 0.24 

Actinobacteria Saccharomonospora 13 0.77 

Haloactinospora 8 0.48 

Actinopolyspora 5 0.30 

 
嗜盐古菌分布于 1 个门 4 个属，Euryarchaeota

门菌株占优势，分别为 Haloterrigena (32.94%)、

Natrialba (26.03%)、Natrinema (10.60%)以及

Halalkalicoccus 属(1.01%)。Haloterrigena 属和

Natrialba 属菌株占到总数的 50%以上，是该生

境的优势属(表 1)。 

嗜盐细菌分布于 4 个门 10 个属，分别是

Proteobacteria 门的 3 个属 Aquisalimonas (8.34%)、

Halomonas (4.88%) 和 Halofilum (0.71%) ；

Rhodothermaeota 门的 Aliifodinibius (8.10%)；

Firmicutes 门的 3 个属 Alteribacillus (3.45%)、

Bacillus (2.14%)和 Gracilibacillus (0.24%)，以及

Actinobacteria 门的 3 个属 Saccharomonospora 

(0.77%)、Haloactinospora (0.48%)和Actinopolyspora 

(0.30%)。结果表明，Aquisalimonas 属(8.34%)

和 Aliifodinibius 属(8.10%)是极端嗜盐细菌的优

势菌群(表 2)。 

总体而言，两盐湖中极端嗜盐古菌占优势，其

中 Haloterrigena 属、Natrialba 属、Natrinema 属菌

株和嗜盐细菌中的 Aliifodinibius 属、Aquisalimonas

属菌株是新疆两盐湖中的优势类群。 

2.4  新疆两盐湖可培养极端嗜盐微生物多

样性比较 
2.4.1  南湖和七角井可培养极端嗜盐菌物种 α多

样性比较 

从表 3 可看出，盐湖极端嗜盐菌丰富度高，

但不均一。总体上南湖中物种多样性、均一性

高于七角井。同时，南湖古菌的物种多样性也

高于七角井。此外，在所采样品总体中(图 1A)，

分离所得的嗜盐细菌(10 个属)的物种种类要高

于嗜盐古菌(4 个属)。 

2.4.2  南湖和七角井可培养极端嗜盐菌物种组

成比较 

在南湖土壤样品中分离得到的嗜盐古菌  

(图 1A)，Haloterrigena 属 324 株(占南湖总菌数

的 32.24%)，Natrialba 属 243 株 (24.18%)，

Natrinema 属 109 株(10.85%)，Halalkalicoccus

属 11 株(0.90%)。从七角井盐湖所分离得到的

嗜盐古菌中(图 1A)，Haloterrigena 属 229 株 

(占七角井分离总数的 33.98%)，Natrialba 属 

194 株(28.78%)，Natrinema 属 69 株(10.24%)，

Halalkalicoccus 属 6 株(0.59%)优势物种与南湖

同为 Haloterrigena 属。 
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表 3  两盐湖可培养嗜盐菌物种多样性指数 
Table 3  Diversity index of culturable halophilic extreme halophiles in two salt lakes 

Diversity index 

General index  Halophilic archaeae  Halophilic bacteria 

南湖 

Nanhu 

七角井 

Qijiaojing 

 

 

南湖 

Nanhu 

七角井 

Qijiaojing 

 

 

南湖 

Nanhu 

七角井 

Qijiaojing 

Shannon index 1.93 1.82  1.08 1.05  1.80 1.70 

Simpson index 0.80 0.78  0.63 0.68  0.79 0.79 

Evenness index 0.49 0.47  0.74 0.72  0.60 0.68 

 

 
 
图 1  嗜盐微生物物种分布与功能多样性 
Figure 1  Species distribution and functional diversity of extreme halophiles. A: diversity of extreme 
halophiles in salt lakes; B: diversity composition of extreme halophiles in four media; C: functional diversity 
of extreme halophiles at different genus level; D: enzyme activity in salt lakes. 
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总体研究结果显示，在属级水平上，七角

井和南湖样品中优势类群差异显著，南湖以

Aquisalimonas 属 菌 株 为 主 ， 而 七 角 井 以

Aliifodinibius 属菌株为主。从数量上比较，新

疆南湖中的嗜盐菌数量(59.86%)远多于七角井

(40.14%)；从类群上比较，从新疆南湖分离到

嗜盐古菌和嗜盐细菌也都明显多余七角井盐

湖；从嗜盐菌组成上比较，2 个盐湖的极端嗜

盐微生物组成较为相似(图 1A)，古菌类群都以

Haloterrigena 属为主，细菌都以 Aquisalimonas

属和 Aliifodinibius 属为主，南湖样品包含了七角

井盐湖中嗜盐微生物类群，但在细菌丰度上有差

异，南湖还存在一些特有类群，如 Actinopolyspora、

Gracilibacillus 属(图 1A)。 

2.5  不同培养基分离效果比较分析 
2.5.1  不同培养基筛选可培养极端嗜盐微生物

α 多样性比较 

计算 4 种培养基分离菌株的总体、嗜盐古

菌和嗜盐细菌的 Simpson 指数和 Shannon 指数

如表 4 所示。从数据上看，NOM 培养基的 2 个

指数都最高，分离的可培养菌株的物种多样性

均高于其余 3 种。此外，在 4 种培养基分离的

可培养菌株的物种多样性中，嗜盐细菌的 2 个

指数都高于古菌，因此分离所得的细菌的物种

多样性要高于嗜盐古菌。这说明 NOM 培养基

很适合用于盐湖中极端嗜盐菌的分离，分离到

的极端嗜盐菌无论是古菌还是细菌，多样性都

比其余几种培养基丰富。本次 NOM 培养基分

离到 5 门、13 个属，除了 Halofilum 属没有分

到，是一款优秀的培养基(图 1B)。 

2.5.2  不同培养基筛选可培养极端嗜盐微生物

组成比较 

4 种筛选培养基 NHM、HM、AOM 和 NOM

上分别获得菌株 751 株、514 株、234 株和    

180 株(表 5)，占总菌株数的 44.73%、30.61%、

13.94%和 10.72%。数据表明，NHM 培养基分

离出的嗜盐菌数量最多，其次为 HM 培养基。

NOM 虽然分离到的数量不多，但多样性丰富。 

4 种筛选培养基中，NHM 中酵母膏、蛋白

胨相对于 HM 较少，多了 1 g/L 丙酮酸钠，其

余配方一致。而 NOM 的成分是在 AOM 的基础

上多了硝酸钠。4 种筛选培养基分别获得古菌

菌株 484 (40.84%)、416 (35.11%)、176 (14.85%)、

109 (9.20%)株。其中，培养基 NHM 分离古菌

菌株最多，其次为 HM 培养基，该 2 种培养基

更加适合古菌的生长。总体上看，4 种培养基

筛选古菌的数量都高于细菌，其中，优势菌

Haloterrigena 属和 Natrialba 属菌株在 4 种培养 

 
表 4  四种培养基筛选可培养嗜盐菌物种多样性指数 
Table 4  Diversity index of culturable extreme halophiles screened from four media 

Diversity 

index 

General index  Halophilic archaea  Halophilic bacteria 

HNM HM AOM NOM  HNM HM AOM NOM  HNM HM AOM NOM 

Shannon index 1.89 1.62 1.61 2.18  0.99 1.05 0.95 1.21  1.66 1.43 1.33 1.94 

Simpson index 0.80 0.75 0.73 0.85  0.59 0.64 0.57 0.66  0.76 0.70 0.65 0.81 

 
表 5  四种培养基分离菌株数量 
Table 5  The number of isolates from four media 

Culture medium NHM HM AOM NOM 

All 751 (44.73%) 514 (30.61%) 234 (13.94%) 180 (10.72%) 

Archaea 484 (40.84%) 416 (35.11%) 176 (14.85%) 109 (9.20%) 

Bacteria 267 (54.05%) 98 (19.84%) 58 (11.74%) 71 (14.37%) 
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基中都占据优势(图 1B)。4 种筛选培养基分别

获得嗜盐细菌 267 (54.05%)、98 (19.84%)、58 

(11.74%)、71 (14.37%)株。其中，培养基 NHM

分离菌株最多，其次是 HM 培养基，表明这    

2 种培养基对分离极端嗜盐细菌和古菌都是合

适的(图 1B)。 

在 4 种培养基中基本上都分离到两盐湖的

优势菌株，古菌 Haloterrigena 和 Natrialba 属，

细菌 Aquisalimona 和 Aliifodinibius 属菌株。其

中，仅 AOM 培养基没有分离到 Aliifodinibius

属菌株。在所分离得到的 14 个属中，尤其是优

势属菌株，都较多来自 NHM 培养基，HM 培养

基次之(图 1B)。 

在所获得的菌株中，Actinopolyspora 属菌

株只被 NOM 培养基分离出来，其余 3 种培养

基上均无该属菌株。而 Gracilibacillus 属菌株只

被 NOM 和 NHM 培养基筛选，其余 2 种培养基

上没有存在该属菌株。说明培养基对一些极端

嗜盐菌类群具有选择性。 

2.6  产酶特性  
菌株功能性筛选发现，80%菌株具有功能

活性。其中，产淀粉酶菌株最多(占总功能活性

菌株的 53.28%)、其次为产蛋白酶菌株(12.15%)、

产脂肪酶菌株(9.02%)、产纤维素酶菌株(11.62%)

和降解苯酚菌株(13.92%) (图 1D)。 

在细菌中，44.33%菌株产淀粉酶，其次为

产蛋白酶菌株(24.09%)，最少为产纤维素酶菌

(6.07%)。在古菌中，41.86%菌株产淀粉酶，其

次为纤维素酶(12.07%)，最少为蛋白酶(3.71%)。

从结果看，本研究的产淀粉功能酶的嗜盐细菌

最多，而在古菌中有较多的菌株产纤维素酶，

较少的菌株产蛋白酶，细菌则反之。因此，在

工业上可以有目的地在细菌或者古菌上选取不

同功能菌株。 

在两盐湖中，南湖的产酶微生物资源比七

角井丰富(图 1D)，筛选出降解的淀粉菌株均为

最多，其次是产蛋白酶菌株。其次，南湖中能

同时降解 4 种物质的菌株总数也比七角井要

多。因此，在新疆南湖可以更好地获得在极端

盐浓度环境下产功能酶的菌株(图 1D)。 

我们还发现在功能阳性菌株中，有 32%菌

株来自 Natrialba 属，该属中有 62%菌株产淀粉

酶(图 1C)，证明 Natrialba 属中功能性菌株较

多，可为今后研究提供一定的参考。而优势属

Haloterrigena、Natrialba 等暂时未发现具体的

应用，其潜在价值有待研究者的开发。 

2.7  苯酚降解 
降解苯酚的菌株分离得 187 株，占菌株总

数的 11.14%。在南湖和七角井都有降解苯酚的

菌株，分别获得 105 株和 82 株。因此，南湖

可以更好地筛选降解苯酚的菌株。其中，有

44%来自细菌，有 56%来自古菌(图 1D)。细菌

Aliifodinibius 属与古菌 Natrialba 属菌株都获得

65 株降解苯酚嗜盐菌，是本研究中筛选得到降

解苯酚菌株最多的属，该 2 种菌属可为日后生

产降解苯酚治理环境污染的菌株做参考指导。 

3  讨论与结论 

经过半年时间的培养，共获得 5 个门与  

14 个属的极端嗜盐菌。优势类群包括极端嗜盐

古菌 Euryarchaeota (70.58%)、极端嗜盐细菌

Proteobacteria (13.94%)、Rhodothermaeota (8.1%)、

Firmicutes (5.84%)、Actinobacteria (1.55%)，包

含 Haloterrigena、Natrialba 等 4 个极端嗜盐古

菌类群和 Aliifodinibius、Aquisalimonas 等 10 个

属的极端嗜盐细菌类群，展示了新疆盐湖丰富

的嗜盐微生物多样性。 

国内外学者对极端嗜盐菌的研究多集中于

嗜盐古菌类群，而本研究对细菌和古菌同时进

行研究。在本研究所分离的嗜盐古菌中，有
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Haloterrigena、Natrialba 和 Natrinema 等 4 个极

端嗜盐古菌类群，Haloterrigena 属与 Natrialba

属都是新疆七角井盐湖、南湖中的优势类群。

依妮皮姑丽 ·麦麦提依明等 [24]在新疆尉犁县黑

湖中发现古菌 Halorubrumr 等 5 个属，而

Haloterrigena 属与 Natrialba 属也是优势古菌类

群，这与本研究结果相同，而且大部分菌株与

其物种典型菌株之间的 16S rRNA 基因序列存

在一定的差异，这表明新疆盐湖中的嗜盐微生

物存在丰富的遗传多样性。陈礼楠等[25]、许文

梅[12]分别在安徽定远盐矿、青海湖也发现古菌

Haloterrigena 属菌株与 Natrialba 属菌株存在，

但丰度都很低，并非是优势物种。这说明该   

2 属优势菌株并非在各种盐矿生境中均能取

得优势地位，而在新疆两盐湖中的优势地位

可能由于其具有比该自然环境中其他属细菌

更强的耐盐性。再经过耐盐性研究结果显示，

这 2 种属的菌株物较其他属的细菌具有更强的

耐盐性，能在 25%盐浓度环境中生存。因此，

这 2 种极端嗜盐古菌比其余菌株能更容易获

得以及有望广泛地推广在高盐浓度的工业应

用研究上。 

在本研究所分离的极端嗜盐细菌，Aquisalimonas

属菌株和 Aliifodinibius 属菌株均为新疆 2 个盐

湖嗜盐细菌的优势物种。陈礼楠等在安徽定远

盐矿中也发现有 Aliifodinibius 属物种存在，但并

非为优势物种[25]，同时，他们获得的嗜盐细菌物

种分别来自于 Pseudomonas、Aliifodinibius、

Halobacillus、Halomonas 和 Halospina 等 5 个

属。根据本研究得到的数据对其进一步推测，他

们的菌株中或许含有某些极端嗜盐菌，需要进一

步地实验研究。此外，在国内外其他高盐环境中

也有发现Aquisalimonas属菌株(如国外西班牙的

圣塔波拉盐湖、中国的云南的矿盐土壤)，与本

研究结果相同均为优势物种 [26–27]。这说明这   

2 个属的菌株对高盐极端环境具有较强的适应

能力，文献报道未发现具体的应用，它们极大

几率在高盐的食品发酵、酶生产、有机物降解

有广阔前景以及应用潜力，这些都有待日后研

究者的发掘。而同样在新疆，向慧平等[28]在巴

里坤、七角井和台特玛盐湖中没有发现该 2 个

属的菌株。这也说明了该 2 个属的菌株并非在各

种盐矿生境中均能取得优势地位，也可能是分离

培养基的选择性造成的结果。 

新疆七角井为硫酸盐型盐湖，南湖碱湖为

碳酸盐型盐湖，从文献资料中得知，七角井盐

浓度较高(322–358 g/L)，南湖较低(306 g/L)[14]，

南湖出菌数(1 005 株)明显高于七角井(674 株)、

嗜盐菌的物种丰富度也高，说明了盐度是制约

物种多样性的关键因素 [29]。南湖中特有的

Actinopolyspora、Gracilibacillus 属菌株耐盐度

也相对较低，其中 Gracilibacillus 属菌株在

5%–20%盐浓度中可生长。七角井与南湖同属天

山山间盆地盐湖区，虽然两盐湖类型不同，七

角井为硫酸盐型盐湖，南湖碱湖为碳酸盐型盐

湖，但优势物种类似，说明地理气候对微生物

的分布有重要影响。 

在 4 种筛选培养基 NHM、HM、AOM 和

NOM 上分别获得菌株占比为 44.73%、30.61%、

13.94%、和 10.72%。其中，每种培养基上获得

的嗜盐古菌数量均高于嗜盐细菌。优势菌株

Haloterrigena和Natrialba属菌株在 4种培养基中

都占据优势。NHM 与 HM 相比配方几乎一样，

只是 NHM 中酵母膏、蛋白胨相对少了，却多

了丙酮酸钠，属于寡营养培养基。从总体看，

NHM 的物种多样性高于 HM，并且在 NHM 中

分 离 到 的 Gracilibacillus 、 Haloactinospora 、

Halofilum属菌株是HM中没有的。另外，NOM
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培养基的成分在 AOM 培养基的基础上多了硝

酸钠，且在 NOM 中获得了 4 种 AOM 中没有

的菌株，分别为 Actinopolyspora、Aliifodinibius、

Gracilibacillus、Saccharomonospora 属，推测这

些属都有潜在的反硝化性能。通过比较物种组

成多样性，我们得出 NOM 培养基在总体、嗜

盐古菌和嗜盐细菌方面上，Simpson 和 Shannon

指数均为最高，分离的可培养菌株的物种多样

性均高于其余 3 种培养基。因此，我们可认为

NOM 培养基对新疆两盐湖的嗜盐菌株筛选效

果最好。Actinopolyspora 属菌株只被 NOM 培

养基筛选获得，而 Gracilibacillus 属菌株只被

NOM 和 NHM 培养基筛选得到，这证明了

NOM 培养基在更为适合筛选极端嗜盐菌。极

端嗜盐菌在合成的许多其他产品(如细菌视紫

红质、酶、多糖、多羟基烷烃酸盐、生物表面

活性剂、抗菌剂)和代谢分解过程中(如降解有

毒化合物)都已经发现了不同领域的实际与潜

在商业用途 [30–33]，而极端嗜盐菌株的分离培

养是其一切用途的至关重要的流程，本研究

的 4 种培养基的筛选效果可为今后的菌株筛选

培养做参考，极大地方便了极端嗜盐菌的应用

探究。 

在菌株产酶特性上，我们分别研究了 45 株

代表菌株对蛋白、淀粉、脂肪、纤维素、苯酚

5 种物质的利用能力，功能筛选研究结果证明，

阳性菌株共 1 342 株，占总体菌株 80%。对蛋

白、淀粉、脂肪、纤维素、苯酚有降解能力的

菌株分别有 163 (12.15%)、715 (53.28%)、121 

(9.02%)、156 (11.62%)、187 (13.92%)株。其中

有大部分的菌株都产胞外淀粉酶，这表明了新

疆两盐湖可能蕴含大量的在极端盐浓度环境下

能产淀粉酶的可培养微生物，这对工业上极端

环境的生产、物质提取等提供较好的设计方案。

而在产胞外酶的 1 342 株菌中，有 588 株菌株

来自 Natrialba 属，且该属菌株大部分都有产淀

粉酶。这说明了 Natrialba属中功能性菌株较多，

也是产淀粉酶菌株的良好来源菌属。与中嗜盐

酶相比，极端嗜盐酶和耐盐性酶在广泛的盐度

范围内都有活性，可以用于许多具有挑战性的

工业过程，不需要担心高盐浓度会抑制酶转化。

如产蛋白酶嗜盐菌 Halobacterium sp. SP1(1)在

食品生产中作为起始发酵菌用于生产鱼酱油，

使其发酵效率提高了 1 倍[33]。此类菌酶适应盐

的特征是蛋白质表面酸性氨基酸过量，疏水氨

基酸频率普遍降低[34–36]。 

近年来，极端嗜盐菌的产功能酶特性应用

甚广，包括纤维素酶、蛋白酶和脂肪酶在内的

几种嗜盐酶被纯化应用，如本研究发现的

Bacillus 和 Halomonas 属的一些嗜盐菌株因

可以产生纤维素降解酶，而被用于纺织品处

理、洗涤工业以及食品加工等领域[37]。同时，

Bacillus sp. IFO15718 和 Halomonas sp. LC6(T)

的提取物对细胞的恶性增殖具有较强的抑制活

性[38]，Halobacterium sp. IBRC M10715 菌株的

代谢物对前列腺癌细胞系具有细胞毒性并不伤

害正常细胞[39]，说明了嗜盐微生物在癌症预防

和治疗上有着一定的应用潜力和研究价值。

Halomonas sp. TD01 菌株在工业上用于生产聚

羟基丁酸酯，进行多种塑料和生物材料的生  

产[40]。本研究中的 Halofilum 与 Natrialba 属相

对来说盐浓度生长范围广、产酶多，像这样的菌

适应性强，更利于应用。如 Natrialba taiwanensis 

JCM 9577 和 Halofilum ochraceum SN213 能在

盐浓度 5%–25%范围内生长，并产 4 种功能酶，

因此，该类菌株在各方面的研究应用上具有巨

大价值。 

本研究通过探究新疆两盐湖极端嗜盐菌组
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成及功能多样性比较，证明了极端嗜盐菌均具有

丰富的物种多样性和功能多样性，可为今后研究

应用提供菌种资源库，同时，得到的功能性菌株

有望在生物燃料生产[41]、食品加工[42]以及有机

污染物的生物降解方面提供良好的方法[43–44]。 
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