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摘   要：运城盐湖作为一个人类活动深入参与的高盐环境，其中的细菌群落结构及生态多样性既

有盐湖环境的共性，又有自身的特殊性。【目的】运城盐湖湖水颜色丰富，蕴含着大量嗜盐及耐

盐微生物资源。为了深入探究运城盐湖细菌资源分布规律，对不同水域中细菌多样性和群落结构

进行研究，探讨运城盐湖不同水域中细菌群落结构的变化规律。【方法】基于 16S rRNA 基因的扩

增子高通量测序，对运城盐湖不同水域的细菌群落结构进行分析，同时对微生物的潜在代谢功能

进行预测。【结果】运城盐湖不同水域中的优势细菌类群有所差异，在盐湖中部，假单胞菌门

(Pseudomonadota)、放线菌门(Actinobacteriota)和拟杆菌门(Bacteroidota)是优势类群；而在运城盐

湖东部，芽孢杆菌门(Bacillota)则是主要类群；在运城盐湖西部，髌骨菌门(Patescibacteria)类群较

为丰富。对运城盐湖不同区域的细菌多样性进行分析，数据显示盐湖中部浅黄色湖水中微生物多

样性显著高于盐湖东部和西部区域，但盐湖中部红色湖水区域的微生物多样性较低。另外，在盐

湖中部，湖水颜色不同的区域细菌物种分布也具有较大的差异。对运城盐湖细菌代谢功能进行预

测分析发现，在盐湖不同区域的微生物参与的代谢通路活性各不相同，表现出较强的区域分布性，

盐湖东部和西部的微生物代谢比盐湖中部更具有活性。【结论】运城盐湖微生物多样性丰富，不

同水域的细菌多样性具有显著差异，盐湖不同水域的环境对细菌群落结构具有一定影响。本研究
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为运城盐湖细菌资源多样性的保育及开发利用提供了重要的理论基础。 

关键词：运城盐湖；细菌；群落结构；多样性 

Community structure and ecological diversity of bacteria in 
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Abstract: [Background] Yuncheng Salt Lake is a high-salt environment with intensive human 
activities. The community structure and ecological diversity of bacteria in Yuncheng Salt Lake 
are similar to those in other salt lakes while having their particularities. [Objective] Yuncheng 
Salt Lake is rich in color and harbors abundant halophilic and salt-tolerant microorganisms. To 
understand the distribution of bacterial resources in Yuncheng Salt Lake, we measured the 
bacterial diversity and community structures in different areas of this lake. [Methods] We 
employed 16S rRNA gene amplicon sequencing to study the community structures of 
halophiles in different areas of Yuncheng Salt Lake and predicted the potential metabolic 
functions of the bacteria. [Results] The dominant bacteria varied in different areas of 
Yuncheng Salt Lake. Specifically, Pseudomonadota, Actinobacteriota, and Bacteroidota were 
dominant in the central lake, Bacillota in the eastern lake, and Patescibacteria in the western 
lake. The bacterial diversity in the central lake area with light yellow water was significantly 
higher than that in the eastern and western lake. However, the bacterial diversity was low in the 
central lake area with red water. This result indicated that the bacterial distribution was 
different in the central lake areas with different water colors the metabolic pathway activity of 
bacteria in the salt lake and strong regional distribution. The microbial metabolism in the east 
and west lake was more active than that in the lake. [Conclusion] Bacteria show high diversity 
in Yuncheng Salt Lake. The environment in different of lake influence the community structure 
of bacteria. This study provides a theoretical basis for the diversity conservation, development, 
and utilization of the bacterial resources in Yuncheng Salt Lake. 
Keywords: Yuncheng Salt Lake; bacteria; community structure; diversity 
 
 

盐湖的高盐浓度对其中的微生物影响巨大，

非常适合耐(嗜)盐微生物的生长[1-3]。其独特的环

境条件，也孕育了丰富的微生物资源[4]。盐湖中

的微生物可以适应高盐环境，也经常伴随有耐低

温、耐高温、抗辐射和耐有机溶剂等特点，是特

殊环境中孕育的独特生物资源，具有极大的开发
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价值和应用潜力[5]。同时，盐湖环境中的微生物

代谢活动多样，具备复杂的相互作用，还积极参

与了 CO2 的固定、有机物降解、固氮作用、硝

化作用、反硝化作用、硫氧化和还原等过程[6]。

盐湖中的微生物通过形成微生物群落基本功能

单元，可以实现不同元素循环的驱动过程，在响

应全球气候变化、维持生态系统稳定等方面，具

有重要且无法替代的功能[7]。微生物对于环境的

变动非常敏感，强烈的环境变化更是显著地影响

微生物的群落结构和多样性分布。因此，对微生

物的群落结构和多样性进行分析对比，通过其变

化反映环境的变化程度，可以从微生物的角度显

示环境的变动程度[8]。 
运城盐湖被称为“中国死海”，是一个典型的

内陆 Na2SO4 型盐水湖。盐湖自古以来即重要的

食盐产地，目前主要生产芒硝 (主要成分为

Na2SO4)[9]，人类活动如采盐、采硝在盐湖东部

区域从未停止，其景观与生态环境同其他盐湖相

比大不相同。运城盐湖盐浓度在15%至饱和之

间，波动较大，湖水富含 Na2SO4、NaCl、MgCl2

和 CaSO4 等盐类，其中 Na2SO4 含量最高，是典

型的极端环境[10]。就微生物栖息环境来说，相

比较其他高盐环境，运城盐湖紧邻城市，自然环

境受现代活动影响较大；自古以来盐湖内人类活

动从未停止，人类的深度参与对盐湖生态影响深

远；由于历史上盐湖从未停止采盐，运城盐湖被

分割成大小不等的区域，每个区域的湖水盐度都

不尽相同，湖水盐浓度变化非常大；运城盐湖每

年都会发生“盐湖变红”奇观，运城盐湖不同区域

湖水颜色有很大差别，因盐浓度不同等原因湖水

由淡绿色向深红色变化，而且这种变化是动态

的。运城盐湖环境的差异和变化会影响其中微生

物的生态群落分布及多样性，也会导致微生物生

态分布上具有差异，其差异性需要进一步明确。 
近年对运城盐湖细菌生态及多样性的研究

并不多。李坤珺等[11]采用克隆文库法构建运城盐

湖嗜盐菌可培养文库和未培养文库，对 2 个不同

文库环境样品中细菌群落进行分析，发现可培养

文库的主要类群为芽孢杆菌门(Bacillota, 55%)
和假单胞菌门(Pseudomonadota, 45%)，未培养文

库的主要类群为假单胞菌门 (Pseudomonadota, 
43%)、芽孢杆菌门(Bacillota, 28%)和拟杆菌门

(Bacteroidota, 10%)，未培养文库的多样性高于

可培养文库。黄建蓉[12]通过高通量测序技术和

Biolog ECO 技术相结合的方法，对运城盐湖物

种多样性进行初步分析，发现运城盐湖嗜盐细菌

可分为 3 大类群，影响微生物类群差异的理化因

子主要是 Ca2+和 Fe2+；桑进[13]在运城盐湖中分离

出 200 株细菌菌株，发现主要分布在假单胞菌门

(Pseudomonadota)、芽孢杆菌门(Bacillota)、拟杆

菌门(Bacteroidota)和放线菌门(Actinobacteriota)
这 4 个门，另外采用 16S rRNA 基因测序的方法

发现假单胞菌门(Pseudomonadota)、芽孢杆菌门

(Bacillota)、拟杆菌门(Bacteroidota)和放线菌门

(Actinobacteriota)在门水平上占主要地位；刘德

容等[14]在运城盐湖中分离到 120 株放线菌，发

现链霉菌为主要物种，但并未进行深入的研究。

综上所述，目前对于运城盐湖的微生物多样性关

注不够，相关研究不多。本研究采用细菌 16S 
rRNA 基因测序的方法，研究运城盐湖不同区域

的细菌组成和特点，研究结果有助于运城盐湖生

态变化监测和环境保护。 

1  材料与方法 
1.1  样品采集 

由于历史上采盐的原因，盐湖被分割成大小

不一的区域，每个区域盐浓度各不相同，因此在

采样时，在盐湖的中部、东部和西部，根据盐浓

度和湖水颜色分别采集典型区域的湖水样品。其

中，盐湖中部采集浅黄色湖水样品(A)和红色湖
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水样品(B)，在盐湖东部和西部采集基本无色湖

水样品(C 和 D)，具体采样信息见表 1。本研究

所有湖水样品均采集自湖水表面下约 5−10 cm
处，采集时间为 2022 年 2 月，采样时气温 8 ℃，

微风，多云。用于总 DNA 提取的样品采集后放

入无菌 50 mL Falcon 管中，置入干冰中低温保

存，当天带回实验室后尽快处理。 
湖水样品在实验室采用 4 层无菌纱布进行粗

滤。粗滤后每个样品取湖水200 mL，采用0.22 μm
微孔滤膜进行抽滤，每个样品做 4 个重复。抽滤

后的滤膜保存至冻存管中，经液氮速冻后[15-16]

采用细菌基因组提取试剂盒(北京索莱宝科技有

限公司)提取样品总 DNA。样品总 DNA 经琼脂

糖凝胶电泳检测浓度和纯度合格后，利用干冰

寄送至上海欧易生物医学科技有限公司进行高

通量测序。本研究中的序列提交至 NCBI 
BioProject 数据库，登录号为 PRJNA1046593。 

1.2  样品高通量测序 
以提取的基因组 DNA 为模板，根据测序区

域的选择，使用带 barcode 的特异引物，采用 Tks 
Gflex DNA Polymerase (TaKaRa 公司)进行 PCR
扩增，确保扩增效率和准确性。DNA 浓度和完

整性分别采用 NanoDrop 2000 分光光度计

(ThermoFisher Scientific 公司)和琼脂糖凝胶电

泳进行检测。针对细菌多样性鉴定对应区域 16S 
rRNA 基因 V3−V4 高变区，采用细菌 16S rRNA 
基因 V3−V4 通用引物对[17] 343F (5′-TACGGRA 
GGCAGCAG-3′)和 798R (5′-AGGGTATCTAATC 
CT-3′)进行 PCR 扩增。PCR 反应体系：基因组总

DNA (约 30 mg/L) 1 μL，Tks Gflex DNA Polymerase 
(1.25 U/μL) 1 μL，引物 343F 和 798R (10 μmol/L)
各 1 μL，2×Gflex PCR Buffer 25 μL，加灭菌

ddH2O 至 50 μL。PCR 扩增程序：95 °C 5 min；
95 °C 30 s，52 °C 30 s，72 °C 40 s，30 个循环；

72 °C 7 min，4 °C 保存。 
扩增后的样品经琼脂糖凝胶电泳检测后利用

Agencourt AMPure XP beads (Beckman Coulter 公
司)试剂盒纯化，最终得到符合 Illumina NovaSeq 
6000 测序要求的 DNA 样品。根据 PCR 产物浓度

进行等量混样，利用双末端测序(two paired-end)
的方法，构建小片段文库进行测序(PE 250)。 

1.3  运城盐湖微生物物种注释、多样性分析

及功能预测 
原始数据为 FASTQ 格式。使用 Cutadapt 软

件剪切掉引物序列进行预处理。然后使用

DADA2 [ 1 8 ]，将上一步合格的双端序列利用

QIIME 2 (2020.11)[19]默认参数进行质量过滤、降

噪、拼接及去嵌合体等质控分析，得到代表序列

及扩增子序列变体(amplicon sequence variants, 
ASV)丰度表格。使用 QIIME 2 软件包，以 97%
的相似性水平对序列进行聚类，挑选出各个

ASV 的代表序列后，将所有代表序列与数据库

Silva (version138)进行比对注释。物种比对注释使

用 q2-feature-classifier 插件默认参数进行分类学

分析，确定其相应的分类学地位。本研究所获得

的物种分类学门水平信息全部按照最新修订的

规则进行命名[20]。使用 PICRUSt2 软件预测已知微

生物基因功能的构成，从而统计不同样本和分组 
 
表 1  不同采样点的基本信息 
Table 1  The basic information of different sampling locations 
Location Latitude and longitude Salt concentration (%) 
Central region (light yellow lake water as A) 35°00′41.43″N, 111°02′35.07″E 26 
Central region (red lake water as B) 35°00′46.56″N, 111°02′33.39″E 28 
Eastern region (lake water as C) 35°00′15.86″N, 111°00′43.31″E 25 
Western region (lake water as D) 35°00′55.99″N, 111°02′30.14″E 18 
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之间在功能上的差异，该软件可预测 16S rRNA 

基因的功能，来自 ASV 的代表性序列可通过序

列放置方法用作输入。 

2  结果与分析 

2.1  运城盐湖不同区域水体细菌多样性比较 
在运城盐湖不同区域(图 1)采集湖水样品共

4 组，样品颜色具有明显差异。其中中部样品 A

颜色为淡黄色，中部样品 B 颜色为红色，东部

样品 C 和西部样品 D 基本为透明无色。通过分

析统计运城盐湖 4 组共 16 份水体样品的 16S 

rRNA 基因 V3−V4 区序列，共获得了 331 120 条高

质量序列，平均每个样品产生 19 445 条有效序

列。这些有效序列的长度大多分布在 440−460 bp，

而且所有检测样品的数据饱和度都在 0.99 以上，

证明测序结果准确有效。对这些获得的高质量测

序结果进行物种分类注释，经归类后发现这些序

列归属于 657 个 ASV。对注释归类的所有 ASV

进行多样性分析，通过 ACE 指数、Chao1 指数、

Observed_species 以及 Shannon 指数反映盐湖不

同区域环境中细菌多样性的变化趋势，以及相同

区域不同颜色的湖水中细菌多样性的分布差异。 

通过对归类后的 ASV 热图进行分析，在门

分类水平上，4 个采样点均有各自分布最多的细

菌类群，说明在运城盐湖的不同区域，其细菌分

布具有不平衡性(图 2)。在运城盐湖中部水域(采

样点 A 和 B)，假单胞菌门(Pseudomonadota)、

放 线 菌 门 (Actinobacteriota) 和 拟 杆 菌 门

(Bacteroidota)聚类最丰富。在盐湖东部水域(采

样点 C)，观察到的放线菌门(Actinobacteriota)并

不多，但芽孢杆菌门(Bacillota)则非常丰富。在

运城盐湖西部水域(采样点 D)，则可以聚类到丰

富的髌骨菌门(Patescibacteria)，这在其他水域聚

类较少。 

盐湖细菌丰富度和多样性指数如图 3 所示，

结果表明 4 个采样点之间呈现出一定的差异。就

Shannon 指数而言，盐湖细菌多样性呈现出盐湖

中部 A>盐湖西部 D>盐湖东部 C>盐湖中部 B。

在盐浓度基本一致的盐湖中部水域，红色湖水与

浅黄色湖水中的细菌物种分布差异非常大，与

其他两个区域差异也很显著，其可能更具有不

均衡性。ACE 指数与 Chao1 指数均表明盐浓度

相对较低的区域(盐湖中部 D)细菌数量最多，即

丰富度最高。 

 

 
 

图 1  运城盐湖不同区域的湖水颜色差异 
Figure 1  The colour of water in different areas of Yuncheng Salt Lake. A: Light yellow water from the central 
regions. B: Red water from the central regions. C: Colorless and transparent water from the eastern regions. D: 
Colorless and transparent water from the western regions. 
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图 2  运城盐湖不同区域细菌 ASV 热图分析 
Figure 2  ASV heatmap analysis of bacteria in different regions of Yuncheng Saline Lake. A: The samples 
collected from the “light yellow water” in the central regions. B: The samples collected from the “red water” in the 
central regions. C: The samples collected from eastern regions. D: The samples collected from western regions. 
 

 
 

图 3  运城盐湖不同区域细菌 α 多样性分析 
Figure 3  The alpha diversity of bacteria at different regions from Yuncheng Saline Lake. A: The samples collected 
from the “light yellow water” in the central regions. B: The samples collected from the “red water” in the central 
regions. C: The samples collected from eastern regions. D: The samples collected from western regions. *: P<0.05. 
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2.2  运城盐湖不同区域的细菌群落组成分析 
对所获得的所有 ASV 对应的序列进行分类

学统计分析，发现运城盐湖湖水中的细菌主要分

布在 15 门 27 纲 77 目 128 科 175 属。4 个地点

样品的门水平分析显示各门水平菌群存在显著

差异，尤其是假单胞菌门(Pseudomonadota)、拟

杆菌门(Bacteroidota)、放线菌门(Actinobacteriota) 
这 3 个门水平的菌群差异显著且丰度较高，其平

均相对丰度分别为 44.33%、31.04%和 19.81%。

另外，结果表明即使在相距较近的两个区域(A
和 B)，其门水平相对丰度也有显著的不同。通

过图 4 可以看到，在运城盐湖中部，淡黄色的

湖水(A)中，拟杆菌门(Bacteroidota)为丰度最高

的类群，与假单胞菌门(Pseudomonadota)和放线

菌门(Actinobacteriota)相比，其丰度差异不大。

不 过 ， 在 红 色 中 部 湖 水 (B) ， 假 单 胞 菌 门

(Pseudomonadota)为绝对优势类群，拟杆菌门

(Bacteroidota)和放线菌门(Actinobacteriota)的相

对丰度则相差比较大，其差异比较显著。运城盐

湖 东 部 区 域 (C) 样 品 中 假 单 胞 菌 门

(Pseudomonadota)和拟杆菌门(Bacteroidota)为绝

对优势类群，放线菌门(Actinobacteriota)的相对

占 比 较 少。 西 部 区域 (D) 中 ， 假 单 胞 菌门

(Pseudomonadota)的相对丰度远远大于其他种

群。值得注意的是，与以往的报道相比，芽孢杆

菌门(Bacillota)的丰度占比显著减少(2.70%)，该

类群丰度的变化可能反映了运城盐湖环境变化

的重要信息。另外，髌骨菌门(Patescibacteria)
和脱硫菌门(Desulfobacterota)在盐湖东部和中

部呈现出非常低的相对丰度，甚至检测不到

(0.03%−0.70%, 0.00%−0.07%)，但在盐湖西部却

有一定的分布(2.25%和 1.22%)。 
 

 
图 4  运城盐湖不同区域细菌门水平相对丰度 
Figure 4  The relative abundance of bacteria at different regions in Yuncheng Saline Lake at the phylum level. 
A1−A4: The samples collected from the “light yellow water” in the central regions. B1−B4: The samples 
collected from the “red water” in the central regions. C1−C4: The samples collected from eastern regions. 
D1−D4: The samples collected from western regions. 
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2.3  运城盐湖不同区域湖水中细菌分布特

征分析 
对运城盐湖不同区域细菌分布特征进行分

析，结果发现，不同区域水体中的细菌分布各不

相同，其分布特征受到每个水体的具体环境如盐

浓度的影响(图 5)。例如，髌骨菌门(Patescibacteria)、
脱 硫 菌 门 (Desulfobacterota) 、 螺 旋 菌 门

(Spirochaetota)、Bdellovibrionota、芽单胞菌门

(Gemmatimonadota)、疣微菌门(Verrucomicrobiota)
和盐厌氧菌门(Halanaerobiaeota)等类群基本分

布在采样点 D (盐浓度 18%)即运城盐湖西部水

域，该水域的盐浓度相对最低。对于采样点为 C 
(盐浓度 25%)的运城盐湖东部水域，蓝细菌

(Cyanobacteriota)和拟杆菌门 (Bacteroidota)是
分布较多的物种。采样点 A (盐浓度 26%)和 B 
(盐浓度 28%)的湖水盐度接近，放线菌门

(Actinobacteriota)是两个水域共有的丰度较高

的物种。然而，两者也有区别，在浅黄色湖水

的 A 点，拟杆菌门 (Bacteroidota)和蓝细菌

(Cyanobacteriota)比红色湖水的 B 点丰度要高，

但芽孢杆菌门(Bacillota)主要分布在 B 点即盐湖

中部红色湖水中。 

2.4  运城盐湖不同区域湖水细菌类群差异

分析 
对运城盐湖不同区域水体中细菌进行线性

判别分析(line discriminant analysis effect size, 
LefSe)差异分析可以发现，运城盐湖不同区域的

差异细菌类群相差较大。在盐湖中部，采样点 A
和 B 的细菌类群也存在差异。对于采样点 A，

其差异细菌主要分布在门水平的放线菌门

(Actinobacteriota) ， 纲 水 平 的 放 线 菌 纲

(Actinobacteria)，目水平的微球菌目(Micrococcales)、 
 

 
 

图 5  运城盐湖不同区域细菌门水平聚类分布热图 
Figure 5  Heat map of clustering distribution of bacteria at different regions in Yuncheng Saline Lake at the 
phylum level. A1−A4: The samples collected from the “light yellow water” in the central regions. B1−B4: The 
samples collected from the “red water” in the central regions. C1−C4: The samples collected from eastern 
regions. D1−D4: The samples collected from western regions. 
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伯克氏菌目(Burkholderiales)和 Nitrosococcales，

科水平的微杆菌科(Microbacteriaceae)、产碱菌

科(Alcaligenaceae)和 Methylophagaceae，以及一

些未分类物种。相比之下，在盐湖中部的采样点

B，其差异细菌类群主要集中在门水平的芽孢杆

菌门(Bacillota)，纲水平的杆菌纲(Bacilli)，目水平

的 Izemoplasmatales 和 交 替 单 胞 菌 目

(Alteromonadales)，以及科水平的 Izemoplasmataceae

和 Idiomarinaceae。相对于盐湖中部，盐湖东西 2 个

区域的湖水中，差异细菌类群要更多一些。在盐湖

东部(采样点 C)，差异细菌集中在门水平的拟杆菌门

(Bacteroidota)，纲水平的拟杆菌纲(Bacteroidia)、γ-

变形菌纲(Gammapseudomonadota)和 Rhodothermia，

目水平的黄杆菌目(Flavobacteriales)、Nitrococcales

和 Balneolales ， 以 及 科 水 平 的 黄 杆 菌 科

(Flavobacteriaceae)、Nitrococcaceae 和Balneolaceae。

而在盐湖西部(采样点 D)，差异细菌种类较多，主要

集中在门水平的假单胞菌门(Pseudomonadota)和髌

骨菌门(Patescibacteria)，纲水平的 α-变形菌纲

(Alphapseudomonadota)和 Gracilibacteria，目水平的

海 洋 螺 菌 目 (Oceanospirillales) 、 红 细 菌 目

(Rhodobacterales)和 JGI_000069_P22，以及科水平的

盐 单 胞 菌 科 (Halomonadaceae) 和 红 杆 菌 科

(Rhodobacteraceae) (图 6)。 
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图 6  运城盐湖不同区域细菌的 LEfSe 差异分析 
Figure 6  The bacterial taxa with differential regions among 4 different sample groups based on LEfSe 
software analysis. A: The samples collected from the “light yellow water” in the central regions. B: The 
samples collected from the “red water” in the central regions. C: The samples collected from eastern regions. D: 
The samples collected from western regions. 
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对运城盐湖不同区域细菌类群进行分析，结

果显示在盐湖不同区域中的差异菌群各不相同

(图 7)。对属水平 top30 菌群和差异菌群关联分析，

结果显示 Aliidiomarina、Marivita、Izimaplasma、
Idiomarina 、 Brumimicrobium 、 Candidatus_ 
Aquiluna 、 Methylophaga 、 Lentibacter 、

Izemoplasmatales、PeM15、GKS98_freshwater_ 
group、Nitriliruptoraceae、NS3a_marine_group、
Fabibacter、Saccharospirillum、JGI_0000069-P22、
Desulfovermiculus、Cyclobacterium、Winogradskyella、
Roseibaca 、 Halomonas 、 Yoonia-Loktanella 、

Spiribacter 、 Halorhodospira 、 Roseovarius 、

Gracilimonas 、 Marinobacter 、 Owenweeksia 、

Psychroflexus、Pontimonas 等 30 个主要属水平

菌群均发生显著差异变化。盐湖中部 A 组包括

Brumimicrobium 、 Candidatus_Aquiluna 、

Methylophaga、Lentibacter、Izemoplasmatales、
PeM15 、 GKS98_freshwater_group 、

Nitriliruptoraceae 、 NS3a_marine_group 、

Owenweeksia 等 10 种主效菌群，B 组包括

Aliidiomarina 、 Marivita 、 Izimaplasma 、

Idiomarina 、 Brumimicrobium 、 Candidatus_ 
Aquiluna、Pontimonas 等 7 种主效菌群，盐湖东

部 C 组包括 Spiribacter 、 Halorhodospira 、

Roseovarius 、 Gracilimonas 、 Marinobacter 、

Owenweeksia、Psychroflexus、Pontimonas 等 8 种

主效菌群，盐湖西部 D 组包括 Fabibacter、
Saccharospirillum 、 JGI_0000069-P22 、

Desulfovermiculus 、 Cyclobacterium 、

Winogradskyella 、 Roseibaca 、 Halomonas 、

Yoonia-Loktanella 等 9 种主效菌群。对 A、B、C
和 D 四个区域进行 Venn 图分析发现，其中 A 组

和 B 组 间 共 有 2 个 差 异 菌 群 ， 分 别 是

Brumimicrobium 和 Candidatus_Aquiluna；A 组

和 C 组间共有 1 个差异菌群，是 Owenweeksia；

 
图 7  运城盐湖不同区域细菌差异物种的热图分析 
Figure 7  Heat map of different bacteria species in 
different regions of Yuncheng Saline Lake. A1−A4: 
The samples collected from the “light yellow water” 
in the central regions. B1−B4: The samples collected 
from the “red water” in the central regions. C1−C4: 
The samples collected from eastern regions. D1−D4: 
The samples collected from western regions. 
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B 组合 C 组间共有 2 个差异菌群，分别是

Pontimonas 和 Bacteroides；D 组和其他组别无共

有差异菌群。 

2.5  微生物代谢功能预测 
对运城盐湖不同区域的细菌进行代谢功能

预测，通过对比可以发现，采样点 B 和采样点 D
的细菌在代谢方面，比采样点 A 和 C 更具活性，

就具体的代谢途径进行分析，可以发现盐湖不同

区域的细菌参与的代谢通路活性不一，具有较强

的区域分布性(图 8)。盐湖中部 A 采样点的细菌

更多地参与原核生物中的碳固定途径、羧酸代

谢、糖酵解/糖异生、氨基糖和核苷酸糖的代谢途

径；而盐湖东部 C 采样点的细菌，在具体分析的

各个代谢过程活性都较低；相反，在盐湖中部 B
采样点，其生态环境同采样点 A 不同，其中的细

菌参与的代谢活动比较丰富；盐湖西部 D 采样点

的细菌最为活跃，在叶酸生物合成、嘌呤代谢、

氨基酸合成、碳代谢，以及各种次生代谢物的生

物合成方面，其强度均远远高于盐湖中部(A)和盐

湖东部(C)的细菌代谢活动。综合看，运城盐湖西

部 D 微生物多样性比较高，其代谢强度也比较

高；盐湖东部 C 的微生物多样性和代谢强度均比

较低。在盐湖中部 A 点，虽然其微生物多样性最

高，但代谢强度不及 D 点，尤其在生物合成反应

方面，同 D 点差异较大。不同区域细菌的代谢强

度反映了细菌同盐湖环境之间的适应性。 
 

 
 

图 8  基于 KEGG 的运城盐湖不同区域细菌代谢功能预测分析 
Figure 8  The metabolic function prediction of bacterium in different regions of Yuncheng Saline Lake based 
on KEGG. A1−A4: The samples collected from the “light yellow water” in the central regions. B1−B4: The 
samples collected from the “red water” in the central regions. C1−C4: The samples collected from eastern 
regions. D1−D4: The samples collected from western regions. 
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3  讨论 
极端环境的微生物多样性在生态系统中扮

演着重要的角色，受到国内外众多学者的高度重

视。运城盐湖作为深受人类活动影响的高盐极端

环境，其中细菌的生态分布和变化具有其自身特

色。本研究探讨运城盐湖的嗜盐细菌多样性特

点，取得以下几点认识。 
3.1  运城盐湖细菌类群近几年具有较大变化 

针对运城盐湖未培养微生物的多样性，目前

已经开展了少量的研究。从已经报道的数据来看，

运城盐湖的细菌种群在最近几年发生了较大的变

化。2015 年，李坤珺等[11]通过构建未培养微生物

文库的方式，对运城盐湖嗜盐细菌的多样性进行

分析，发现未培养文库的主要类群为芽孢杆菌门

(Bacillota)、假单胞菌门(Pseudomonadota)和拟杆

菌门(Bacteroidota)等，其丰度占比分别为 28%、  
43%和 10%，其他种群占比约为 19%。2017 年，

黄建蓉[12]利用高通量测序技术，对运城盐湖的

未培养细菌进行多样性分析，发现芽孢杆菌门

(Bacillota)、假单胞菌门(Pseudomonadota)和拟杆

菌门(Bacteroidota)的丰度占比发生变化，其丰度

分别为 47.6%、35.6%和 3.7%，丰度变化较大。

同时报道了盐湖中放线菌门(Actinobacteriota)约
为 3.6%。2022 年，本课题组对盐湖未培养细菌多

样性进行分析，发现从整体看，嗜盐细菌种群丰

度再次变化，其中假单胞菌门(Pseudomonadota)、
拟杆菌门(Bacteroidota)、放线菌门(Actinobacteriota)
三个门水平的菌群差异显著且丰度较高，其相对丰

度分别为 44.33%、31.04%和 19.81%，而芽孢杆菌

门(Bacillota)丰度很低。对比 2015 年和 2017 年的

报道，芽孢杆菌门(Bacillota)丰度显著降低，而拟

杆菌门(Bacteroidota)和放线菌门(Actinobacteriota)
占比增加，假单胞菌门(Pseudomonadota)整体看

来变化不大(图 9)。运城盐湖细菌主要类群的变

化可能与近年来盐湖环境的改变有关。 

 
 

图 9  运城盐湖不同时期主要嗜盐细菌类群的变

化情况[11-12] 
Figure 9  Changes in main halophilic bacterial 
groups at different periods in Yuncheng Salt   
Lake[11-12] 

 
3.2  运城盐湖具有和其他盐湖环境相似的

细菌多样性组成，但也有自己的特点 
盐湖作为一种极端环境，其中的细菌生态组

成一直受到人们的关注。目前已经有不少关于各

盐湖嗜盐细菌多样性的报道(表 2)。例如，对东

非大裂谷中 3 个盐湖中细菌进行高通量测序分

析，发现 3 个盐湖的嗜盐细菌组成具有差异，其

中基图湖(Lake Chitu)的细菌多样性最高，而沙

拉湖 (Lake Shala)的多样性最低。假单胞菌门

(Pseudomonadota)、芽孢杆菌门(Bacillota)、拟杆

菌门(Bacteroidota)是 3 个盐湖中分布最广的细

菌类群[21]。Crisler等报道的 Epsomic Basque Lake
可能与运城盐湖更具有参比性，Epsomic Basque 
Lake 是一个 MgSO4 为主的盐湖，其中的优势菌

主要是假单胞菌门 (Pseudomonadota)和芽孢杆

菌门(Bacillota)[22]。新疆艾比湖在地质上有所不

同，是由淡水湖逐步演化而来的一类盐湖，其嗜

盐细菌组成与运城盐湖比较相似，其主要细菌类

群有 4 类，分别是拟杆菌门(Bacteroidota, 64.0%)、
假单胞菌门(Pseudomonadota, 9.4%)、芽孢杆菌

门(Bacillota, 3.4%)和放线菌门(Actinobacteriota, 
2.6%)[23]。位于突尼斯西南的 Chott el Jerid 是面 

 



 

 

 

王传旭 等 | 微生物学报, 2024, 64(6) 1919 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

  

表 2  不同盐湖细菌类群比较 
Table 2  Comparison of bacteria groups in different salt lakes 
Location Major bacteria groups 
Lakes in the Rift Valley of East Africa Pseudomonadota, Bacillota, Bacteroidota[21] 
Epsomic Basque Lake Pseudomonadota, Bacillota[22] 
Ebinur Lake Bacteroidota (64.0%), Pseudomonadota (9.4%), Bacillota (3.4%), Actinobacteriota (2.6%)[23] 
Chott el Jerid Bacillota, Pseudomonadota, Deinococcus-Thermus[24] 
Yuncheng Salt Lake Pseudomonadota (44.33%), Bacteroidota (31.04%), Actinobacteriota (19.81%) 

 
积广大的一个高盐盐湖，其主要的嗜盐细菌类别

是 芽 孢 杆 菌 门 (Bacillota) 、 假 单 胞 菌 门

(Pseudomonadota) 和 异 常 球 菌 - 栖 热 菌 门

(Deinococcus-Thermus)[24]。以上各不同类型的盐

湖环境中，芽孢杆菌门(Bacillota)均是一个主要

的细菌类群存在。艾比湖作为和运城盐湖类型相

似的高盐环境，虽在嗜盐细菌组成上有着相似

性，但是运城盐湖中假单胞菌门(Pseudomonadota)
和放线菌门(Actinobacteriota)的占比要远高于艾

比湖。另外，同其他盐湖环境相比，在东非大裂

谷盐湖中出现的假单胞菌门 (Pseudomonadota)
和 Chott el Jerid 盐湖中的异常球菌-栖热菌门

(Deinococcus-Thermus)，在运城盐湖中数量很

少。说明运城盐湖既有同其他盐湖相似的嗜盐细

菌类群分布，也具有自己的特点。 

3.3  运城盐湖不同区域的嗜盐细菌类群存

在明显差异 
目前已经有少量关于盐湖不同区域微生物

类群差异的报道，如刘永红等[6]针对巴里坤盐湖

不同退化区进行研究发现，其中的主要细菌类

群，在轻度退化区和极度退化区差别很大。然而，

目前很少有人关注同一湖泊不同水域微生物的

差异情况。我们的研究初步揭示了盐湖不同水域

中细菌生态分布存在明显的差异。运城盐湖有着

自身特有的条件，人类活动长期而深刻地影响和

改变着运城盐湖，也形成了“七彩盐湖”这一独特

的景观。由于人类采盐炼硝等活动，盐湖被分割

成大小数百块区域，各区域之间既有河道相连，

又有水闸间隔，形成了既统一又分割的颜色具有

区别的特殊湖泊环境。目前已经有一些关于盐湖

湖水颜色受水中物质影响的报道，不同的湖水颜

色可以间接地反映湖水中物质或环境组成的不

同。针对瑞典第三大湖马拉伦湖(Mälaren)的研究

表明，湖水颜色的改变同 Fe 元素和溶解性有机

碳(dissolved organic carbon, DOC)的浓度有直接

的关系[25]；Xiao 等对挪威 429 个湖泊的研究也

表明湖水中不同元素的含量对湖水颜色具有很

大影响，其中以 Fe 和 DOC 的影响最为显著[26]；

针对印度洛纳湖(The Lonar Lake)的卫星图像检

测发现，该湖泊曾出现了颜色突然的改变，其

直接原因是湖水元素组成在短期内发生较大变

化，水中微生物也出现了相应改变[27]。湖水颜

色的差异可以反映水体环境的不同，进而与湖

水中细菌的组成差异相联系。同盐浓度较高的

盐湖东部和中部相比，在盐浓度较低的盐湖西

部 ， 髌 骨 菌 门 (Patescibacteria) 、 脱 硫 菌 门

(Desulfobacterota)、螺旋菌门 (Spirochaetota)、
Bdellovibrionota、芽单胞菌门(Gemmatimonadota)、
疣 微 菌 门 (Verrucomicrobiota) 和 盐 厌 氧 菌 门

(Halanaerobiaeota)等类群占比较多。在盐浓度较

高的盐湖东部，蓝细菌(Cyanobacteriota)和拟杆

菌门(Bacteroidota)是分布较多的物种。在盐湖中

部，尽管湖水盐浓度相似，但湖水颜色不同的区

域，细菌生态分布也有差异。在浅黄色湖水中，

拟杆菌门(Bacteroidota)和蓝细菌(Cyanobacteriota)
的丰度要高一些，但在红色湖水中，芽孢杆菌门
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(Bacillota)的丰度更高。盐湖不同水域之间的细

菌类群差异，反映了盐湖不同水域的环境差异。

在条件和位置相近的水域环境中，人类活动对盐

湖的影响也非常重要。 

4  结论与展望 
本文针对运城盐湖不同水域的细菌类群进

行分析，研究了运城盐湖东、西部和中部不同颜

色湖水中细菌的群落组成、多样性特征和类群差

异，并对运城盐湖细菌的代谢功能进行预测。 
分析结果显示，运城盐湖不同水域的细菌物

种分布具有明显差异，在盐湖中部浅黄色水体中

的细菌多样性最高，中部红色水体中的细菌多样

性最低。然而，在盐浓度最低的西部湖水中，细

菌丰度表现得最高，暗示了湖水环境同细菌多样

性和丰度之间具有一定的关联。对运城盐湖细菌群

落组成进行分析，结果显示运城盐湖不同区域的水

体也有一定的差异。在中部不同颜色的湖水中，拟

杆菌门(Bacteroidota)和放线菌门(Actinobacteriota)
的占比差异较大。另外，盐湖西部分布有较多占比

的 髌 骨 菌 门 (Patescibacteria) 和 脱 硫 菌 门

(Desulfobacterota)。运城盐湖不同区域细菌类群

差异较大。对运城盐湖细菌代谢功能进行预测分

析，结果显示盐湖整体细菌代谢活动丰富，而中

部红色水域和西部水域中的细菌代谢活性更高，

显示了不同环境对其中细菌代谢活动的影响。 
在本研究中我们发现，运城盐湖作为一个整

体存在的微生物生存空间，其内部具有复杂的环

境差异，盐浓度可以显著地影响湖水中的细菌分

布。湖水颜色是各个环境因素综合表现的结果，

湖水的颜色影响水中微生物的组成、分布、类群

和代谢。后续的研究将进一步探究影响湖水颜色

的物理和化学因素，揭示这些环境指标与盐湖微

生物的作用关系，为评判盐湖微生物多样性提供

科学依据。 
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