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新疆巴里坤、七角井和台特玛盐湖沉积物中免培养 

放线菌群落组成与离子成分分析 

向慧平  关统伟*  赵顺先  张习超  欧梦莹  林宜锦  王鹏昊 
(西华大学微生物研究所 食品生物技术四川省高校重点实验室  四川 成都  610039) 

 
 

摘  要：【背景】新型病原微生物层出不穷，放线菌作为最重要的抗生素生产菌仍受制于纯培养

困难和菌种资源不足，而对于盐湖沉积物中的丰富放线菌资源却鲜有报道。【目的】探索巴里坤、

七角井和台特玛盐湖沉积物放线菌群落结构及其多样性，分析盐湖沉积物中化学离子成分对放线

菌群落的影响。【方法】每个盐湖采集 5 份样品并混合，使用 SDS-CTAB 抽提法提取总 DNA，

使用放线菌特异性引物进行 PCR 扩增并构建 16S rRNA 基因文库，每个样品随机挑选 220 个克

隆子，经过 Hae III 酶切筛选后对阳性克隆子进行测序分析；对每个样品的 8 种主要化学离子进

行检测，并将沉积物化学离子成分与放线菌群落进行关联性分析。【结果】获得的 381 个克隆序列属

于 143 个操作分类单元(Operational taxonomic Unit，OTU)，聚类结果显示从 3 个盐湖中共探测

到 37 个放线菌属(台特玛盐湖：24；巴里坤盐湖：16；七角井盐湖：14)。3 个盐湖共有的放线

菌属为 Aciditerrimonas、Aquihabitans、Demequina、Dietzia、Ilumatobacter 和 Amycolatopsis。

从放线菌群落结构上看，台特玛盐湖与其他两湖差异性很大，巴里坤盐湖与七角井盐湖群落相

似性更高，巴里坤、七角井和台特玛盐湖未知放线菌的组成分别为 47.59 %、53.07%和 51.53%。

利用 RDA (Redundancy analysis)分析盐湖沉积物化学离子与放线菌群落的关联性，结果显示与

Na+、Cl−和 K+相比，Mg2+、Ca2+、SO4
2−、HCO3

−和 CO3
2−与盐湖放线菌类群的相关关系要更加

紧密。【结论】3 个盐湖中具有丰富的放线菌多样性，包含大量的未知放线菌。盐湖沉积物不同

的化学离子成分影响着各自独特的放线菌群落，可为开发新的盐湖放线菌资源提供依据。 
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Actinobacterial community and ionic composition in sediment of 
Xinjiang saline lakes: Barkol, Qijiaojing and Taitema 

XIANG Hui-Ping  GUAN Tong-Wei*  ZHAO Shun-Xian  ZHANG Xi-Chao   
OU Meng-Ying  LIN Yi-Jin  WANG Peng-Hao 

(Key Laboratory of Food Biotechnology in Colleges and Universities in Sichuan Province, Institute of Microbiology,  
Xihua University, Chengdu, Sichuan 610039, China) 

Abstract: [Background] New pathogenic microorganisms are constantly emerging, Actinobacteria 
are the most important antibiotic-producing bacteria which are hampered by the shortage of efficient 
strains and the difficulty of pure cultivation, but there are few reports of the abundant Actinobacteria 
in the sediment of saline lake. [Objective] The aim of this study was to investigate actinobacterial 
diversity in the sediment of Xinjiang saline lakes: Taitema, Barkol and Qijiaojing, and the 
relationship between the actinobacterial community and ionic composition. [Methods] From every 
lake we collected 5 samples and mixed, to extract total DNA by using SDS-CTAB. We used primers 
for the class Actinobacteria for actinobacterial l6S rRNA gene amplification and then constructed a 
clone library for the sediment sample. In total 220 clones were randomly selected from each sample, 
from which the positive clones were screened on the basis of Hae III digestion patterns, and then 
these positive clones were sequenced. Eight major chemical ions were detected in each sample, and 
then the correlation between chemical ions and actinobacterial community was analyzed. [Results] In 
total 143 Operational Taxonomic Units (OTUs) were obtained from 381 clones which belonged to 
37 actinobacterial genera (Taitema: 24, Barko: 16, Qijiaojing: 14). The common Actinobacteria of 
the three lakes were Aciditerrimonas, Aquihabitans, Demequina, Dietzia, Ilumatobacter and 
Amycolatopsis. Barkol was closer to Qijiaojing at the actinobacterial community composition, but 
Taitema had huge difference from the other two. There were plenty of unknown Actinobacteria in the 
Sediment of these Lakes, it reached 47.59% in the whole Actinobacteria at Barkol, 53.07% at 
Qijiaojing and 51.53% at Taitema. Redundancy analysis was used to analyze the relationship 
between chemical ions and actinobacterial community, and the results showed that Mg2+, Ca2+, SO4

2-, 
HCO3

- and CO3
2- had closer ties with the actinobacterial community than Na+, Cl- and K+. 

[Conclusion] These lakes contained plenty of unknown Actinobacteria which were worth to 
exploring and different ions influenced unique Actinomycetes community. 

Keywords: Saline lakes, Ionic composition, Actinobacterial community, Culture-independent 

我国是世界盐湖最多的国家之一，据统计面积

大于 1 km2 的盐湖有 813 个[1]，但对我国盐湖进行

过生物学调查的却不足 50 个[2]。盐湖环境蕴藏着丰

富的放线菌类群，目前大多数研究集中在放线菌的

纯培养方面[3-5]，同时在盐湖环境中发现了一些新的

放线菌物种，如 Streptoalloteichus[6]、Haloactinospora 

alba[7]、Myceligenerans salitolerans[8]等；另外，大

量活的但不可培养的放线菌资源也被探索到[6,9-10]。

这些研究为盐湖放线菌资源的深度挖掘提供了很

有价值的参考数据，但关于盐湖放线菌群落结构与

化学离子的关联性分析的研究却很少。盐湖中存在

着丰富的化学离子，如 Na+、K+、Mg2+、Cl−、SO4
2−

等，那么这些盐湖化学离子成分对放线菌的群落结

构产生怎样的影响，这些离子分别对哪些放线菌有

显著影响等人们了解得还不是很清楚。为此，本研

究应用免培养技术和基于 16S rRNA 基因序列的生

物信息学分析对台特玛盐湖(氯化物型)、巴里坤盐

湖(硫酸镁亚型)和七角井盐湖(硫酸钠亚型)[11]进行

放线菌的免培养研究，进一步了解盐湖放线菌的群

落结构；同时将盐湖沉积物 8 种主要的化学离子成

分(Na+、K+、Ca2+、Mg2+、Cl−、SO4
2−、HCO3

−、

CO3
2−)与放线菌群落组成进行了化学离子因子关联
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性分析，从而有利于系统保护盐湖放线菌物种资源

和探索群体多样性演化机制，进而为深度挖掘活的

新型放线菌资源提供有价值的参考。 

1  材料与方法 

1.1  材料  

样品来自于新疆天山盆地盐湖中的巴里坤盐湖

(92°43′10′′−92°52′58′′E，43°36′30′′−43°42′50′′N)和七角

井盐湖(91°26′43′′−91°38′45′′E，43°26′15′′−43°26′45′′N)，

以及塔里木盆地盐湖中的台特玛盐湖(88°22′40′′E，

39°27′08′′N)，采样时间为夏季，每个盐湖采集沉积

物 5 份，样品深度 0−40 cm，其 pH 为 6.5−8.0，样

品采集后放于 4 °C 保存，运抵实验室后立即做免培

养分析[12]。以上操作过程均进行严格的无菌操作，

尽量排除操作污染。 

1.2  主要试剂和仪器 

蛋白酶 K，德国 Merck 公司；PCR 纯化试剂盒，

凯杰生物技术有限公司；DNA marker，生工生物工

程(上海)股份有限公司；pMD18-T Vector、Taq 酶、

dNTPs、UNIQ-10 柱式 DNA 胶回收试剂盒，宝生

物工程有限公司；其他化学试剂(苯酚、氯仿、异戊

醇等)均购于成都迪维乐普科技有限公司。离子色谱

仪，赛默飞世尔科技有限公司；凝胶成像仪、PCR

扩增仪、电泳仪，美国 Bio-Rad 公司。 

1.3  样品离子组成检测 

将土样 60 °C 烘干，等量混合 5 份土样过 150 目

筛用于理化因子测定，参照 DZ/T0064.51-1993，用离

子色谱仪测定 Cl−、SO4
2−；参照 GB/T15454-2009，用

离子色谱仪测定 Na+、K+、Ca2+、Mg2+；用滴定法

测定 CO3
2−、HCO3

−。 

1.4  样品总 DNA 的提取和 PCR 扩增 

主要采用赵勇等[13]描述使用的 SDS-CTAB 抽提

法提取盐湖沉积物中的微生物总 DNA。采用放线菌

的特异性引物[14] S-C-Act-0235-a-S-20(S20) (5′-CGC 

GGCCTATCAGCTGTTG-3′) 和 S-C-Act0878-a-A- 

19(A19) (5′-CCGTACTCCCCAGGCGGGG-3′)对样

品总 DNA 进行 PCR 扩增，PCR 反应条件参照 Stach

等[14]的方法进行，扩增体系为 50 μL，扩增片段大

小约 640 bp。然后将目的条带按照 UNIQ-10 柱式

DNA 胶回收试剂盒的说明对 PCR 产物进行纯化

处理。 

1.5  克隆文库构建及测序  

纯化产物通过 T4 DNA 连接酶与载体进行连

接，并转化大肠杆菌 DH5α 感受态细胞[15]。转化产

物涂布在含有氨苄青霉素(100 mg/L)的 LB 平板，随

机挑取白色克隆子划线培养，并构建克隆文库。PCR

扩增插入的放线菌 16S rRNA 基因片段后用 Hae III

酶切 3 h，每个样品随机挑选 220 个克隆子，经过

Hae III 酶切筛选后，选出酶切带谱不同的阳性克

隆子送到生工生物工程(上海)股份有限公司进行

测序。 

1.6  生物信息学分析 

测得的原始序列使用 QIIME 平台去除低质量

序列，根据标签序列分开来自不同样品中的序列，

利用 USEARCH 软件在 97%相似度下进行聚类，

对聚类后的序列进行嵌合体过滤后得到可用于物

种分类的 OTU[16]。使用 QIIME 平台软件从 OTU

中提取一条 Tag 序列作为代表序列，使用 RDP 

(Ribosomal database project)方法与 NCBI 数据库比

对 (Https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast) ， 相 似 性 在

95%以上即可认为在同一个属。通过 SPADE 软件和

稀释曲线分析构建的 16S rRNA 基因文库，并制作

稀释曲线。将测得的样品离子组成与样品放线菌多

样性进行基于 RDA (Redundancy analysis)的关联性

分析。 

2  结果与分析 

2.1  盐湖沉积物化学离子组成 

盐湖沉积物离子成分检测结果如表 1 所示。 

4 种阳离子组成中，巴里坤盐湖 Mg2+含量显著高于

其他两湖，台特玛盐湖 Ca2+显著高于其他两湖，而

七角井盐湖 Na+含量最高。4 种阴离子组成中，七

角井盐湖与巴里坤盐湖较为接近，台特玛盐湖中的

Cl−显著低于七角井盐湖和巴里坤盐湖，而台特玛盐 
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表 1  巴里坤、七角井和台特玛盐湖沉积物离子组成 
Table 1  Ionic composition in the sediment of Barkol lake, Qijiaojing lake and Taitema lake (g/kg) 

样品 

Sample 
Na+ K+ Ca2+ Mg2+ Cl− SO4

2− HCO3
− CO3

2− 

巴里坤 

Barkol 
103.644 151.262 59.964 122.818 259.880 19.620 1.446 0.015 

七角井 

Qijiaojing 
143.702 63.689 64.228 49.997 254.484 16.378 0.255 0.086 

台特玛 

Taitema 
47.206 206.990 118.679 20.107 125.127 14.502 5.104 0.752 

 

湖中的 HCO3
−要显著高于另外两湖。台特玛盐湖在

20 世纪 60 年代初，湖水干涸演变为干盐湖，后来

重新汇入塔里木河水，因此沉积物离子浓度最高。

此外，巴里坤和七角井盐湖都是浅水湖，受到气候

等因素的影响，正逐渐演化成干盐湖。 

2.2  盐湖沉积物放线菌群落 OTU 分析 

在 3 个盐湖沉积物样品中测序得到 381 个克隆

序列，聚类结果显示，从巴里坤盐湖样品中得到了

34 个 OTU；从七角井盐湖中得到了 45 个 OTU；

从台特玛盐湖样品中得到了 64 个 OTU，使用维恩

图(Venn diagram)来表征 3 个盐湖沉积物样品间放

线菌 OTU 的分布情况(图 1)。台特玛盐湖独有的

OTU 数占总 OTU 数的 37.50%，显著高于巴里坤

盐湖的 14.71%和七角井盐湖的 17.78%，同时从台

特玛盐湖沉积物中提取的 OTU 最多，表明台特玛

盐湖沉积物放线菌独有类群显著高于另外两湖。

巴里坤盐湖和七角井盐湖相互共有 18 个 OTU，占

到巴里坤盐湖的 52.94%和七角井盐湖的 40%，两

湖的共有率很高，放线菌类群相似性较高。而 3 个

盐湖共有的 OTU 数为 10 个，占到巴里坤盐湖的

29.41% 、 七 角 井 的 22.22% 和 台 特 玛 盐 湖 的

15.63%，表明 3 个盐湖样品中的放线菌多样性是

十分丰富的。 

2.3  盐湖沉积物放线菌稀有度与群落结构分析 

通过 SPADE 软件和稀有度统计方法分析构建

的 16S rRNA 基因文库，结果显示在置信度为 95%

时，3 个盐湖沉积物放线菌的物种覆盖度都达到

99.3%−99.9%，说明样本容量足够，并且稀释曲线

(Rarefaction curve)趋于平缓(图 2)，认为库容(Library 

size)已经足够。  

 
图 1  巴里坤(B)、七角井(Q)和台特玛盐湖(T)放线菌类

群关于 OTU 的 Venn 图 
Figure 1  The Venn was based on the OTUs which extracted 
from actinobacteria in the sediment of the three lakes: Barkol 
lake (B), Qijiaojing lake (Q) and Taitema lake (T) 
 

 
 

图 2  巴里坤、七角井和台特玛盐湖沉积物放线菌类群

稀释曲线 
Figure 2  Rarefaction curve for the three lakes: Barkol 
lake, Qijiaojing lake and Taitema lake which based on the 
OTUs of 16S rRNA gene clones from actinobacteria 
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在 NCBI 的 BLAST 比对结果显示共获得 37 个放

线菌属(图 3)，其中酸土单胞菌属(Aciditerrimonas)、

Aquihabitans 、 拟 无 枝 酸 菌 属 (Amycolatopsis) 、

Demequina、迪茨氏菌属(Dietzia)和沉积岩杆菌属

(Ilumatobacter)是 3 个盐湖的共有放线菌属；棒状

杆 菌 属 (Corynebacterium) 、 微 杆 菌 属

(Microbacterium)、链霉菌属(Streptomyces)和嗜热

油 菌 属 (Thermoleophilum)是 巴 里 坤 与 台 特 玛 盐

湖的共有属；两面神菌属(Janibacter)为巴里坤与

七角井盐湖的共有属。值得注意的是，由于区域

性环境的差异性也形成了区域性的特有放线菌

物种。如巴里坤盐湖有 5 个独有的放线菌属：放

线 多 孢 菌 属 (Actinopolyspora) 、 伦 兹 氏 菌 属

(Lentzea)、贫养杆菌属(Modestobacter)、丙酸杆

菌属(Propionibacterium)和罗思氏菌属(Rothia)；

七角井盐湖有 7 个特有的放线菌属：隐孢囊菌属

(Cryptosporangium)、乔治菌属(Georgenia)、东大

分子与细胞所菌属(Iamia)、姜氏菌属(Jiangella)、

考克氏菌属(Kocuria)、微球菌属(Micrococcus)和

鸟氨酸微菌属(Ornithinimicrobium)；台特玛盐湖

独有的放线菌属最多，达到了 14 个，分别为节杆

菌 属 (Arthrobacter) 、 Amnibacterium 、 芽 球 菌 属

(Blastococcus)、纤维单胞菌属(Cellulomonas)、弗

莱 德 门 氏 菌 属 (Friedmanniella) 、 糖 霉 菌 属

(Glycomyces)、栖白蚁菌属(Isoptericola)、大理石

雕 菌 属 (Marmoricola) 、 拟 诺 卡 氏 菌 属

(Nocardiopsis)、类诺卡氏菌属(Nocardioides)、植

物栖居菌属(Phytohabitans)、Pontimonas、链单孢

菌 属 (Streptomonospora) 和 链 孢 囊 菌 属

(Streptosporangium)。   

 

 
 

图 3  巴里坤盐湖(B)、七角井盐湖(Q)和台特玛盐湖(T)放线菌类群在属水平群落组成结构差异 
Figure 3  The actinobacterial community composition in the genus level which extracted from the sediment of the three lakes 
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巴里坤盐湖、七角井盐湖和台特玛盐湖沉积物

中放线菌类群在属水平上的组成结构差异如图 3 所

示 ， 在 巴 里 坤 盐 湖 中 的 主 要 优 势 放 线 菌 为

Aquihabitans (10.59%) 、 酸 土 单 胞 菌 属

(Aciditerrimonas) (5.29%) 、 拟 无 枝 酸 菌 属

(Amycolatopsis) (3.93%) 、 嗜 热 油 菌 属

(Thermoleophilum) (3.81%) 、 丙 酸 杆 菌 属

(Propionibacterium) (3.26%)和链霉菌属(Streptomyces) 

(3.22%)。在七角井盐湖中的主要优势放线菌为拟无

枝 酸菌 属 (Amycolatopsis) (13.44%)、Aquihabitans 

(7.27%)、酸土单胞菌属(Aciditerrimonas) (3.02%)、

沉积岩杆菌属 (Ilumatobacter) (2.60%)、姜氏菌属

(Jiangella) (2.46%)和隐孢囊菌属(Cryptosporangium) 

(2.37%)。而在台特玛盐湖中放线菌多样性最丰富，

主 要 的 优 势 放 线 菌 为 糖 霉 菌 属 (Glycomyces) 

(5.13%)、类诺卡氏菌属(Nocardioides) (4.69%)、栖

白蚁菌属(Isoptericola) (2.87%)、迪茨氏菌属(Dietzia) 

(2.68%)、酸土单胞菌属(Aciditerrimonas) (1.71%)、

Aquihabitans (1.88%)、沉积岩杆菌属(Ilumatobacter) 

(2.06%)、拟无枝酸菌属(Amycolatopsis) (2.31%)、嗜

热油菌属(Thermoleophilum) (2.45%)、链单孢菌属

(Streptomonospora) (1.71%) 、 拟 诺 卡 氏 菌 属

(Nocardiopsis) (1.76%) 和 链 孢 囊 菌 属

(Streptosporangium) (2.17%)。从放线菌群落结构上

看，台特玛盐湖与其他两湖差异性都很大，而巴里

坤盐湖与七角井盐湖相对更近，但仍存在放线菌类

群差异性。3 个盐湖中都存在大量与现今有效发表

的所有类群无较近亲缘性的 OTU，巴里坤盐湖多达

47.59%，七角井盐湖达到 53.07%，台特玛盐湖达到

51.53%。表明盐湖中含有大量的未知放线菌类群，

等待研究者的深入挖掘。 

2.4  盐湖沉积物放线菌群落多样性与化学离子

关联性分析 

结合沉积物离子成分检测和盐湖放线菌多样

性分析，可以在一定程度上解释不同离子对盐湖沉

积物放线菌群落具体的影响方式，采用 RDA 分析

的结果如图 4 所示。Na+与链霉菌属(Streptomyces)

和 微 杆 菌 属 (Microbacterium) 呈 显 著 负 相 关

(P<0.05)；K+与链霉菌属(Streptomyces)和微杆菌属

(Microbacterium)呈显著正相关，与 Demequina 和姜

氏菌属(Jiangella)呈显著负相关(P<0.05)；Ca2+和

CO3
2−与拟诺卡氏菌属(Nocardiopsis)、链孢囊菌属

(Streptosporangium)、迪茨氏菌属(Dietzia)、链霉菌

属(Streptomyces)、节杆菌属(Arthrobacter)和糖霉菌

属(Glycomyces)呈显著正相关(P<0.05)；HCO3
−与链孢

囊菌属(Streptosporangium)和迪茨氏菌属(Dietzia)呈显

著正相关，与两面神菌属(Janibacter)和 Aquihabitans

呈显著负相关(P<0.05)；Mg2+和 SO4
2−与罗思氏菌

(Rothia)、放线多孢菌属(Actinopolyspora)、酸土单

胞 菌 属 (Aciditerrimonas) 、 丙 酸 杆 菌 属

(Propionibacterium)、伦兹氏菌属(Lentzea)和贫养杆

菌属(Modestobacter)呈显著正相关(P<0.05)；Cl−与

两面神菌属(Janibacter)和 Aquihabitans 呈显著正相

关(P<0.05)。这些菌属的组成和含量在不同盐湖中

的发生了较大的变化(图 3)，盐湖离子对盐湖放线菌

群落组成具有多方面的影响，相互交叉共同作用。 

3  讨论与结论 

极端环境微生物被认为是地球上尚未开发的

极具应用潜能的一大类生物类群。嗜盐微生物

(Halophile)在环境生物治理、酶制剂、生物电子和

医药工业等领域具有极大的利用价值，促使各国学

者不断探索更多的高盐环境微生物[17-18]。本研究

采用免培养技术对巴里坤、七角井、台特玛 3 个

盐湖沉积物中的放线菌类群进行了研究，挖掘出

37 个属的放线菌类群，展示了新疆盐湖丰富的放线

菌多样性，而生命世界最令人难忘的特征之一就是

独特的地理分布造就极端生命的充分多样性。本研

究 还 首 次 在 新 疆 盐 湖 中 挖 掘 到 Aquihabitans 、

Amnibacterium、节杆菌属(Arthrobacter)、芽球菌属

(Blastococcus)、隐孢囊菌属(Cryptosporangium)、棒

状 杆 菌 属 (Corynebacterium) 、 弗 莱 德 门 氏 菌 属

(Friedmanniella)、伦兹氏菌属(Lentzea)、大理石雕菌

属(Marmoricola)、鸟氨酸微菌属(Ornithinimicrobium)、 
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图 4  巴里坤湖(B)、七角井湖(Q)和台特玛湖(T)放线菌类群与沉积物离子关联性分析 
Figure 4  The correlative analysis of ions with the actinobacterial community composition in sediment of three salt lakes 
 

Pontimonas、植物栖居菌属(Phytohabitans)和嗜热油

菌属(Thermoleophilum)的类群，这与夏占峰等[6]、

关统伟等[9]在艾丁湖和硝尔库勒湖发现的放线菌

存在明显的群落差异。这些差异可能是基于地理

隔离和遗传漂变的介导，使种群产生了对异质性

环境的局域适应，并逐渐趋异快速分化为不同的

新物种而形成的[19]。那么这些放线菌是如何适应

高盐环境的，具有怎样的生理特性和特殊功能还

有待深入挖掘。而获得的其他 24 个属已有研究报

道过，如吕杰等[20]采用免培养技术在新疆艾比湖

同样发现了丙酸杆菌属(Propionibacterium)、纤维

素 单 胞 菌 属 (Cellulomonas) 、 微 杆 菌 属

(Microbacterium)、节杆菌属(Arthrobacter)、考克

氏菌属(Kocuria)和罗氏菌属(Rothia)。另外，研究

发现 47.59%−53.07%的放线菌克隆相似性小于

97%，为新的放线菌资源，表明盐湖环境是挖掘

放线菌新物种的天然场所。通常，隔离程度高的

区域其特有物种区域分布也更丰富，而且这个区

域被隔离的越久则它的特有性物种的分类地位也

就越高，异域物种分化形成新物种的概率也越大。

本研究的 3 个盐湖气候极端干旱、高盐、营养贫

瘠，四周被高山环绕，是地理隔离程度极高的封
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闭性内陆盐湖，也是异域分化产生放线菌新物种

资源的天然实验室。高水平的空间地理隔离也保

持了较少的竞争对手，从而展现出更为丰富的极

端微生物多样性。然而，这些丰富的微生物多样

性也可能被高估，根据 Sun 等[21]研究发现基于 16S 

rRNA 基因的细菌多样性普遍存在高估(3.0%−12.9%)

的现象，且 V4−V5 区域具有最低的高估率，其中

放线菌门在 V3 区也具有极低的高估率。本研究

也采用细菌 16S rRNA 基因的 V3−V5 区来扩增和

表征盐湖环境土壤放线菌多样性，因此，研究结

果中放线菌多样性也具有较低的高估率。此外，国

内外学者使用纯培养和免培养技术同样在类似环

境中发现了大量的放线菌多样性及其新类群[22-28]，

说明盐湖中丰富的放线菌是普遍存在的。由于极

端环境具有和原始地球类似的环境，盐湖中那些

令人兴奋的大量未知的不可培养放线菌资源，则

有可能为研究生命进化提供新的证据。 

沉积物离子检测发现 3 个盐湖的 Na+、K+、Mg2+

浓度极高，但依然多达 37 个放线菌属被探测到，

表明盐湖放线菌对 Na+、K+、Mg2+具有广泛的适应

性，这与邹静等[29]的研究结果基本一致。RDA 分

析发现与 Na+、Cl−和 K+相比，Mg2+、Ca2+、SO4
2−、

HCO3
−和 CO3

2−与盐湖放线菌类群的相关关系要更

加紧密。唐蜀昆等[30]关于嗜盐放线菌生物学特性初

步研究中指出 K+和 Mg2+对 Na+具有一定的替代作

用，并提出了存在专性嗜 Mg2+的嗜盐放线菌的假

设。另外，Foti 等[31]研究发现盐湖中 SO4
2−对硫酸

盐还原菌具有富集效应，SO4
2−对能够还原硫酸盐的

放线菌可能具有类似的作用，这一结论对于利用镁

盐和硫酸盐发展新的培养基来筛选嗜盐放线菌有

一定的指导意义。但需要思考的是盐湖中除了本研

究阐述的 8 种化学离子成分外，还具有 Si+、AL3+、

Mn2+、Fe2+、Cu2+、Mo2+、Zn2+、F−、PO4
3−、NO3

−、

Br−、NH4
+等成分。以微生物耐受 NaCl 的量来界定

嗜盐菌[32]很可能是一个严重的思想禁锢，使得研究

者习惯性地在培养基中添加不同浓度的 NaCl 来分

离嗜盐放线菌，往往获得的放线菌种群较少。因此，

接下来我们还将扩大盐湖样本，深入研究其他化学

离子对盐湖放线菌多样性的影响，为更好地挖掘盐

湖放线菌资源提供参考依据。 
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