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摘要：【目的】揭示陕北花马盐湖沉积物原核微生物群落组成，并分析其潜在的耐盐功能基因。【方法】 

构建盐湖沉积物宏基因组 16S rRNA 文库和 fosmid 文库，利用 Illumina HiSeq 高通量测序及生物信息技

术分析细菌古菌群落组成和耐盐菌株(5-5)外源宏基因组的潜在耐盐基因。【结果】获得 18978 条有效的

16S rRNA 序列，共 5221 个 OTUs，包括 23 个门，155 个属，其中广古菌门(Euryarchaeota)和变形菌门

(Proteobacteria) 为 优 势 菌 门 ， 盐 杆 状 菌 属 (Halorhabdus) 、 盐 红 菌 属 (Halorubrum) 及 假 单 胞 菌 属

(Pseudomonas)等 16 个属为优势属，以及嗜盐单胞菌属(Halomonas)、冷弯菌属(Psychroflexus)及不动细

菌属(Acinetobacter)等 139 个属为非优势属。从 4126 个 fosmid 文库菌株中筛选出 37 株耐盐菌株，其中

菌株 5-5、2E4 和 2F4 对不同浓度的 NaCl、CuSO4、ZnSO4 及 CdSO4 具有耐受性，从 5-5 的外源宏基因

组序列中获得 61 个 Unigene，其中 12 个 Unigene 的同源基因编码的蛋白质如无机焦磷酸酶、转座酶、

亚碲酸钾抗性蛋白及钙调蛋白等广泛参与其他生物的耐盐逆境。【结论】盐湖沉积物中蕴藏着丰富多样

的细菌古菌类群以及潜在耐盐功能基因资源。 
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盐湖是含盐量较高的内陆咸化湖泊，通常指湖

水含盐度 ω(NaCl)e>3.5%的湖泊，包括表面卤水干

涸和由含盐沉积与晶间卤水组成的干盐湖[1]。盐湖

作为典型的高渗透压环境，不适合大部分生命的生

存，而耐/嗜盐极端微生物却在盐湖中广泛分布[2–3]。

尽管盐湖中的古菌常以广古菌门 (Euryarchaeota)  

为最优势菌门，细菌则以变形菌门(Proteobacteria)

为最丰富类群[2,4]。然而不同类型、不同盐度的盐

湖原核微生物的群落组成不同[5–6]。由于可培养技

术在盐湖微生物研究中有很大的局限性，因此利

用免培养技术如宏基因组文库的构建及测序分析

技术对认识盐湖的微生物群落组成及其耐盐基因
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资源具有重要作用。 

目前发现，嗜盐微生物主要通过两种机制适

应高盐环境[7]。一种是通过 Na+/H+泵跨膜蛋白将

胞内多余的 Na+排到胞外，同时利用 K+单向转移

系统将胞外的 K+泵入胞内维持渗透压平衡[8]。这

种机制被认为是极端嗜盐古菌适应高盐逆境的一

种重要方式，这类功能基因的表达显著受盐诱  

导[9]。另外，绝大多数耐(嗜)盐菌通过基因组编码

的蛋白质在胞内合成耐渗透压化合物如甘油、谷

氨酸及脯氨酸等有机物适应盐环境[10–11]。研究人

员从一些耐(嗜)盐微生物中检测到不同的耐盐功

能基因，这些基因的表达受盐逆境调控[12–14]。近

年来，研究人员利用宏基因组技术成功从海洋沉

积物及盐湖高盐沉淀样品筛选到一些新的耐盐基

因[15–17]。这些工作证实盐湖环境中的极端微生物

可能也是挖掘耐盐基因的重要资源库，但大量的

耐盐基因仍处于“未知”的状态。 

本研究构建陕北花马盐湖沉积物宏基因组

16S rRNA 文库和 fosmid 文库，并通过高通量测序

技术分析盐湖沉积物原核微生物群落组成及物种

多样性，并对其潜在耐盐基因进行分析，该研究

为认识盐湖耐/嗜盐细菌适应高盐逆境的功能与机

理机制提供依据。 

1  材料和方法 

1.1  样品采集 

盐湖样品 HM-10 于 2011 年 10 月采集于陕北

花马盐湖湖底表层高盐沉积物，并置放于 50 mL

无菌的离心管中。采集的样品迅速放入液氮中冷

冻，用干冰盒带回实验室，放置于–80 °C 冰箱中

保存，用于宏基因组的分析。 

1.2  宏基因组 DNA 提取 

利 用 Fast DNA® Spin Kit for Soil (MP 

Biomedicals)土壤 DNA 提取试剂盒，依说明书抽

提并纯化盐湖沉积物(0.5 g 样品)微生物基因组总

DNA。3 次重复抽提的样品 DNA 合并后并用 1%

的琼脂糖凝胶电泳检测所提取的基因组。 

1.3  16S rRNA 基因文库的构建 

选用原核微生物 16S rRNA 基因的通用引物

515F/806R 扩增 16S rRNA 基因的 V4 区[18]。PCR

反应条件：94 °C 5 min，94 °C 1 min，55 °C 45 s，

72 °C 1 min，30 个循环，72 °C 5 min。PCR 反应

体 系 (25 μL) ： 2×PCR buffer 12.5 μL ， dNTPs     

(10 mmol/L) 0.5 μL ， 基 因 组 DNA 100 ng ，

515F/806R (50 μmol/L) 各 1 μL，Taq (5 U/μL)    

0.5 μL 及 8.5 μL ddH2O。同一样品的 PCR 产物合

并后经电泳检测，通过胶回收试剂盒进行纯化，

构建 16S rRNA 基因文库。 

1.4  Fosmid 文库的构建 

宏基因组 DNA 经 1%的低熔点琼脂糖凝胶电

泳检测，切取长度为 20–40 kb 的 DNA 片段。依

照 CopyControl™ Fosmid Library Production Kit 

(Epicenter 公司)的使用说明对 DNA 片段进行末端

补平和片段的回收纯化，纯化的宏基因组 DNA 片

段同 pCC2FOS 载体连接，用包装蛋白进行包装，

并转导入 Escherichia coli EPI300 宿主细胞中，涂

布于含 12.5 mg/L 氯霉素的 LB 平板上。用无菌牙

签分别挑取平板上的单菌落至 96 孔板中，板孔中

加入 150 μL 含 12.5 mg/L 氯霉素的 LB 液体培养

基，用膜封口于 37 °C 温箱中培养过夜备用。随机

挑取 10 个菌株接种于含氯霉素的 LB 液体培养基
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中连续培养 6 d，利用 BAC/PAC 大型质粒提取试

剂盒(Omega)分别提取 1 d 和 6 d 培养物的质粒

DNA，通过 EcoR I 和 Hind III 酶切(37 °C 酶切 5 h)

分析质粒的稳定性。 

1.5  耐盐菌株的筛选 

在 96 孔板的每孔中加入 200 μL 的 LB 液体培

养基(含 12.5 mg/L 氯霉素和 7.5% NaCl)，分别转

接 10 μL 活化的单菌株菌悬液，用膜封口于 37 °C

温箱中培养 48 h，利用酶标仪检测培养物的 OD600

光密度值，筛选耐盐菌株。取进一步活化的耐盐

菌株 2E4、2F4 及 5-5 菌悬液(10 μL)分别接种于 96

孔板上，每孔含 200 μL 的 LB 液体培养基(含质粒

拷贝诱导剂、12.5 mg/L 氯霉素)。上述 LB 培养基

中分别添加不同浓度梯度的 NaCl (0–1.3 mol/L)、

ZnSO4 (0–1.0 mmol/L)、CuSO4 (0–1.0 mmol/L)和

CdSO4 (0–1.0 mmol/L)，37 °C 培养 48 h，检测培

养物的光密度值 OD600。对照为含有空载 pCC2FOS

质粒的 E. coli EPI300-C 菌株。 

1.6  高通量测序及分析 

利用 Illumina HiSeq2500 平台对 16S rRNA 基

因组文库和耐盐菌株 5-5 的 pCC2FOS 质粒上插入

的宏基因组片段进行高通量测序。在对 16S rRNA

基因序列分析时，先利用 Mothur 软件分别去除长

度小于 200 bp 序列、平均质量分值低于 25 的序列、

含 有 模 糊 碱 基 及 化 学 嵌 合 体 ， 去 冗 余 并 挑 选

unique tag 序列[18]。利用分类器 RDP classifier 对有

效序列进行物种注解，选择 Confidence Threshold 

(bootstrapping)参数为 0.5 进行物种分类。根据 97%

的序列相似度对有效序列进行同源比对，并对操

作分类单元(Operational Taxonomic Units，OTUs)

进行群落分析(去除序列为单拷贝的 OTU)。在对

pCC2FOS 质粒插入片段分析过程中，去除污染和

低质量序列以及宿主基因组 DNA 序列，对有效序

列进行拼接、组装获得 Scaffold，利用 Softberry 

FGENESB 软件[19]分析 DNA 序列上潜在基因的阅

读框，将所得基因(Unigene)序列同数据库(Nr，GO

和 COG)进行比对，并分析其潜在生化功能。 

2  结果和分析 

2.1  盐湖沉积物原核微生物群落分析 

通过 Illumina 高通量测序从盐湖沉积物中共

获得 18978 条有效的 16S rRNA 基因序列(共 5221

个 OTUs)，提交 GenBank 获得登录号 SRS1404566。

这些序列(共 23 个门)细菌和古菌，其丰度≥1%的

优势类群包括广古菌门(Euryarchaeota)、变形菌门

(Proteobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、厚壁菌

门(Firmicutes)及放线菌门(Actinobacteria)，以广古

菌门为最优势菌群(约占 OTUs 总数的 82%)，变形

菌门次之(占 10%)，其余优势门的丰度在 1%–4%

间(图 1-A)。 

在该样品中检测到 155 个属，16 个属为优势

属(相对丰度≥1%)，如盐杆状菌属(Halorhabdus)、

盐 红 菌 属 (Halorubrum) 、 盐 杆 菌 属

(Halobacterium) 、 盐 薄 片 菌 属 (Halolamina) 、

Halonotius、假单胞菌属(Pseudomonas)及盐碱单胞

菌属(Natronomonas)等。以盐杆状菌为最优势类群

(约占 OTUs 总数的 26%)，盐红菌属(占 13%)，盐

杆菌属(11%)，盐薄片菌属(9%)，Halonotius、假

单胞菌属(Pseudomonas)及盐碱单胞菌属的丰度在

5%–7%之间(图 1-B)。其余 139 个属为非优势类群

如 盐 单 胞 菌 属 (Halomonas) 、 冷 弯 菌 属

(Psychroflexus)及不动细菌属(Acinetobacter)等。 
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图 1.  花马盐湖沉积物原核微生物优势类群的门(A)和属(B)水平分析 

Figure 1.  Phylum (A)-, genus (B)-level distribution of dominant prokaryotes in hypersaline sediment from Huama 
salt lake. 
 

2.2  Fosmid 文库的构建及耐盐菌株的筛选 

通过构建 fosmid 文库，共获得 4126 菌株。从

这些菌株中共筛选出 37 株能在含 7.5% NaCl 的培

养基中生长的耐盐菌株，部分菌株耐受 7.5% NaCl

的生长状况如图 2 所示。培养 48 h 后，37 个耐盐

菌株的 OD600 光密度值为 0.21–0.68，表明这些菌

株具有耐盐性。其中菌株 2E4 耐受 7.5% NaCl 逆

境能力较强，2F4 则在含盐培养基中生长最缓慢。

对照 E. coli EPI300-C 菌株在含 7.5% NaCl 培养基

中培养，其 OD600 值无明显变化。上述结果表明，

耐盐菌株的 pCC2FOS 载体上已插入盐湖耐(嗜)盐

微生物的耐盐基因片段。 

 

图 2.  Fosmid 文库的耐盐菌株筛选 

Figure 2.  Screenig of salt-tolerant strains of fosmid 
library. 

2.3  耐盐菌株对不同盐逆境的耐受性分析 

不同盐胁迫对耐盐菌株生长的影响如图 3 所

示，随着 NaCl 浓度增加(0–7.5%)，耐盐菌株 2E4

和 2F4 的光密度值 OD600 一直呈现下降趋势，而

菌株 5-5 在培养基盐浓度为 1.5 mol/L 时，其 OD600

值 达 最 大 (OD600=1.75)， 之 后 该 值 逐 步 减 小 (图

3-A)。如图 3-B 所示，尽管菌株 2F4 和 5-5 对 CuSO4

有明显的耐受性，但随培养基中 CuSO4 浓度的增

加，它们光密度值逐步减小，然而菌株 2E4 的光

密度值在 CuSO4 浓度增加到 0.2 mmol/L 时达到最

大值(OD600=1.95)，之后随该盐浓度增加而迅速减

小。在图 3-C、3-D 中，随培养基中 ZnSO4 和 CdSO4

浓度增加，菌株 2E4、2F4 和 5-5 的光密度值均减小。

培养基中 CdSO4 浓度从 0 增加到 0.2 mmol/L 时，2E4

和 2F4 的光密度值锐减超过 1 倍，而菌株 5-5 在试

验 CdSO4 浓度下呈现较强的耐受性。尽管菌株 2E4，

2F4 和 5-5 的光密度值终将随培养基盐离子浓度增

加而下降，但同对照比呈现出明显的耐盐性。 

2.4  宏基因组测序及 Unigene 的功能分类 

对最耐盐菌株 5-5 的外源宏基因组片段进行

高通量测序，去除无效数据后获得 3641189 bp 长 
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图 3.  部分耐盐菌株对不同盐逆境的耐受分析 

Figure 3.  Salt tolerance of some salt-tolerant strains against different salt stress. (A), (B), (C) and (D) respectively 
represents the strains tolerated salt stress caused by addition of different content of NaCl, CuSO4, ZnSO4 and 
CdSO4. Standard deviation indicated the range of biomass of the strains grown in media supplemented with 
different concentration of salts. All experiments were performed in triplicate. 
 

度的序列，过滤宿主基因序列得到 65971 bp 的 DNA

序列，组装获得 39 个 Scaffold，N50 为 2727 bp     

和 GC 含量为 44.95%，该宏基因序列已提交

GenBank 并获得登录号(SRS1411976)。Unigene 的

GO 分 类 表 明 ( 图4) ， 这 些 序 列 属 于 生 物 过 程

(Biological process)、细胞组成(Cellular component)

和分子功能(Molecular function)，以参与代谢过程

(metabolic process)、细胞过程(cellular process)、

细胞(cell)、细胞组分(cell part)及结合(binding)的基

因较丰富。 

COG 功能分析将 Unigene 分为 12 类(图 5)，

其 中 参 与 翻 译 、 核 糖 体 结 构 蛋 白 基 因 最 丰 富

(translation, ribosomal structure and biogenesis)，

其 次 为 复 制 、 重 组 和 修 复 (replication ，

recombination and repair)相关基因，细胞运动性

(cell motility)，胞内分泌和膜泡运输(intracellular 

trafficking，secretion and vesicular transport)及次

生 代 谢 产 物 的 合 成 、 转 运 和 代 谢 (secondary 

metabolites synthesis, transform and catabolism)等

功能基因。 
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图 4.  基因 GO 数据库的功能分类 

Figure 4.  Functional classification of annotated transcripts by GO. 
 

2.5  潜在耐盐基因的筛选及分析 

在 Nr 数据库中对 Unigenes 进行比对分析，共

获得 61 个功能基因，其中 12 个基因编码核糖体蛋

白(r ibosomal protein)，5 个基因编码转座酶

(transposase)，4 个基因参与 DNA 复制(DNA 

replication protein)，2 个基因属于无机焦磷酸酶

(inorganic pyrophosphatase)，其他基因编码蛋白如

亚碲酸钾抗性蛋白(tellurite resistance protein)、钙调

蛋白(calmodulin)、泛素连接酶(ubiquitin-conjugating 

enzyme)以及脂质转移蛋白(lipid transfer protein)等

(表 1)。14 个 Unigene 在数据库中未发现其同源基

因，这些可能是未知功能的潜在新基因。23 个 

Unigene 同不动细菌属多个物种的功能基因具有高

度同源性，暗示该菌株的宏基因组 DNA 可能来自

于不动细菌属细菌，而且该属是该盐湖沉积物的一

个非优势微生物类群。经比较分析发现，上述已知

功能基因的同源基因编码蛋白质如无机焦磷酸酶、

转座酶、亚碲酸钾抗性蛋白、钙调蛋白、参与染色

体分离的 ATP 酶(ATPases involved in chromosome 

partitioning)、脂质转移蛋白、泛素连接酶 E2 及植

物 衰 老 相 关 蛋 白 质 (plant senescence-associated 

protein)等广泛参与其他生物细胞的耐盐逆境反应

(表 1)。此外，本研究还发现多个同耐热、耐冷及

耐其他逆境相关的功能基因。 
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图 5.  基因 COG 数据库的功能分类 

Figure 5.  Functional classification of annotated transcripts by COG. 
 

3  讨论 

本研究发现，在陕北花马盐湖沉积物中以广

古菌门和变形菌门为最优势类群。最近的研究发

现，在陕北花马盐湖、苟池盐湖卤水中以及在青

海察尔汗盐湖表面沉积物中均以广古菌门和变形

菌门菌门为优势菌群[3–4]，表明在门分类水平上盐

湖水体和表层沉积物优势类群具有相似性，然而

在青藏高原茶卡盐湖湖水及表层沉积物中以广古

菌门和后壁菌门为优势门[5]，以及在青海柴达木盆

地达布逊盐湖中以广古菌门和放线菌门最丰富[37]。

这可能是由于不同盐湖的地化异质性以及采样的

时空差异性导致其微生物群落在不同分类水平上

呈现差异的群落格局。 

在属水平上，检测到 16 个优势属和 139 个非优

势属。以盐杆状菌属最丰富(占 26%)，盐红菌属、盐

杆菌属及盐薄片菌属次之。曹露芬等[3]发现，该盐湖

卤 水 中 古 菌 以 Halonotius 最 丰 富 (41.93%) ，

Halonotius、盐红菌属及盐薄片菌属次之；细菌则以

乳球菌属(Lactococcus)、假单胞菌属和 Spiribacter 为

丰富群体。这种优势类群的差异可能由于该盐湖沉

淀及其卤水的理化性质不同所致。同一盐湖区的不

同盐池中优势微生物丰度有所不同，不同区域盐湖

的优势微生物差异更明显[3,5]。此外，本研究获得多

样的非优势属如盐单胞菌属、冷弯菌属及不动细菌

属等，这些低丰度微生物的分布具有盐湖的特异性。 
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表 1.  宏基因组序列的潜在耐盐基因分析 

Table 1.  Detection of putative salt-tolerant genes of the metagenomic sequence 

Query_ID 
Amino 
acid 
length 

Identity Function annotation in Nr 

Stress 
tolerance of 
homologous 
genes 

References

PROKKA_00095 216 0.63 60S large subunit ribosomal protein L10 (Piriformospora indica 
DSM 11827) 

+ [20] 

PROKKA_00104 213 0.80 40S ribosomal protein S5 (Neurospora crassa OR74A) + [21] 

PROKKA_00082 122 0.77 40S ribosomal protein S20 (Mucor circinelloides f. circinelloides 
1006PhL) 

+ [22] 

PROKKA_00070 191 0.67 Ribosomal protein L6 (Coniophora puteana RWD-64-598 SS2) + [23] 

PROKKA_00054 156 0.79 Ribosomal protein S13 (Auricularia delicata TFB-10046 SS5) + [24] 

PROKKA_00006 174 0.95 Inorganic pyrophosphatase (Acinetobacter gerneri) ++ [25] 

PROKKA_00007 174 0.87 Inorganic pyrophosphatase (Acinetobacter gerneri) ++ [25] 

PROKKA_00024 942 0.99 Transposase (Salmonella enterica subsp. enterica serovar 
Kentucky str. CVM29188) 

++ [26] 

PROKKA_00027 189 0.99 Transposase (Acinetobacter baumannii) ++ [26] 

PROKKA_00029 151 0.95 Transposase (Acinetobacter sp. NIPH 899) ++ [26] 

PROKKA_00123 230 1.00 Transposase (Acinetobacter baumannii) ++ [26] 

PROKKA_00038 194 0.67 Tellurite resistance protein (Acinetobacter radioresistens) + [27] 

PROKKA_00067 196 0.94 Actin-3 (Pyrenophora tritici-repentis Pt-1C-BFP) ++ [28] 

PROKKA_00068 207 0.54 Calmodulin (Meyerozyma guilliermondii ATCC 6260) ++ [29] 

PROKKA_00073 205 0.99 ATPases involved in chromosome partitioning (Acinetobacter 
baumannii BJAB0715) 

++ [30] 

PROKKA_00094 229 0.59 Elongation factor 1-beta (Marssonina brunnea f. sp. 
‘multigermtubi’ MB_m1) 

+ [31] 

PROKKA_00083 150 0.74 Translation elongation factor EF-1 alpha subunit (Rhodosporidium 
toruloides NP11) 

+ [31] 

PROKKA_00084 702 0.58 Heat shock protein 80 (Piriformospora indica DSM 11827) + [32] 

PROKKA_00093 137 0.73 Lipid transfer protein (Uromyces hobsonii) ++ [33] 

PROKKA_00105 147 0.81 Ubiquitin-conjugating enzyme E2 (Botryotinia fuckeliana B05.10) ++ [34] 

PROKKA_00111 135 0.77 Plant senescence-associated protein (Dacryopinax sp. DJM-731 
SS1) 

++ [35] 

PROKKA_00125 85 0.87 Antitoxin YefM (Wohlfahrtiimonas chitiniclastica) + [36] 

“++” means that homologous genes of unigene exhibited tolerance against salt stress；“+” represents that homologous genes of 

unigene tolerated other stress. 
 

从构建的盐湖宏基因组文库中筛选到 37 个耐

盐菌株，对耐盐菌株 5-5 进行高通量测序及组装。

COG 功能分析显示，在 12 个分类中，Unigene 被

富集到翻译、核糖体结构蛋白、复制、重组和修

复以及胞内分泌和膜泡运输的功能类群最多。而

Harding 等 [38] 通 过 对 嗜 盐 菌 Halocafeteria 

seosinensis 和非嗜盐菌(Thalassiosira pseudonana

和 Salpingoeca rosetta)的比较转录组研究发现，在
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高盐诱导下嗜盐菌 H. seosinensis 差异表达的基因

显著相关于翻译、核糖体结构蛋白基因及胞内分

泌和膜泡运输功能基因类群。这说明具有该功能

的基因参与生物耐盐。 

在 5-5 菌株宏基因组序列中检测到 61 个

Unigene，12 个潜在基因编码的蛋白如焦磷酸酶、

转座酶、钙调蛋白、泛素连接酶以及脂质转移蛋

白等(表 1)。据文献报道，这些 Unigene 的同源基

因与其他生物耐盐胁迫密切相关，如无机焦磷酸

酶参与水稻的耐盐逆境[25]、某些转座酶的表达受

盐胁迫或氮素缺乏调控[26]、actin-3 蛋白调控拟南

芥的钙信号通路响应盐逆境[28]、钙调蛋白参与马铃

薯细胞对盐逆境应答[29,35]、盐湖盐芥(Thellungiella 

salsuginea)的脂转运蛋白 TsnsLTP4 的表达受盐胁

迫、细胞脱落酸及高低温的显著诱导[33]。最近研

究发现，过量表达泛素连接酶 UBC1 显著增加烟

草对隔的抗性，并显著降低该重金属在细胞内的

积累[34]。由此可见，这些 Unigene 参与的途径在

增强微生物的耐盐中可能发挥着重要作用。下一步

研究将通过转座突变及转录组测序技术分析这些

潜在的耐盐基因调控宿主耐盐逆境的功能与机理。 

综上，本研究利用 Illumina Hiseq 2500 高通量

测序技术探究了陕北花马盐湖沉积物中原核微生

物 的 群 落 结 构 。 构 建 盐 湖 沉 积 物 宏 基 因 组 的

fosmid 文库，筛选出 37 株耐盐菌株，并从耐盐菌

株 5-5 的外源宏基因组序列中获得多个潜在耐盐或

耐其他逆境的功能基因，该研究将为深入分析外源

基因调控宿主耐盐逆境的功能与机理奠定基础。 
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Microbial community and salt-tolerant genes of hypersaline 
sediment from Huama lake revealed by metagenomic sequencing 

Kaihui Liu*, Bo Zhang, Xiaowei Ding, Xueying Yang, Baiwan Deng, Afeng Lan, Hao 
Peng, Mingyue Niu, Yang Mi 
School of Biological Science and Engineering, Shaanxi University of Technology, Hanzhong 723001, Shaanxi Province, China 

Abstract: [Objective] The aim of this study was to investigate prokaryotic microbial community structures and 

salt-tolerant genes in hypersaline sediments from Huama salt lake, Northern Shaanxi, China. [Methods] We 

constructed 16S rRNA library and fosmid library using metagenome of the sediment, and detected prokaryotic 

microbial distribution and salt-tolerant genes by high-throughput pyrosequencing and bioinformatic analysis. 

[Results] In total 18978 high-quality reads for 16S rRNA were assigned to 23 phyla, 155 genera and 5221 OTUs. 

Euryarchaeota and Proteobacteria were the dominant phyla. Sixteen dominant genera such as Halorhabdus, 

Halorubrum and Pseudomonas and 139 infrequent ones like Halomonas, Psychroflexus and Acinetobacter were 

explored. A total of 37 salt-tolerant strains were detected from the metagenomic DNA fosmid library containing 

4126 strains. The salt-tolerant strains like 5-5, 2E4 and 2F4 exhibited strong tolerance against stresses caused by 

NaCl, CuSO4, ZnSO4 and CdSO4. High-throughput pyrosequencing of the metagenomic fragment in the strain 5-5 

explored 61 unigenes, 23 homogenous genes encoding salt-, or other stress-tolerant proteins in other biological 

cells, such as inorganic pyrophosphatase, transposase, tellurite resistance protein and calmodulin. [Conclusion] 

Hypersaline sediments in salt lakes harbor diverse bacterial and arhaeal community and rich salt-tolerant genes. 

Keywords: salt lake, metagenomic DNA library, prokaryotes, salt-tolerant genes, high-throughput pyrosequencing 
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