
微生物学报
Acta Microbiologica Sinica

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

运城盐湖细菌与古菌共现网络特征及环境驱动机制

杨静 1*，王传旭 1，王卓 1，冯佳 2，谢树莲 2，李新 1,3*

1 运城学院，生命科学系，运城盐湖生态保护与资源利用厅市共建山西省重点实验室，山西 运城

2 山西大学 生命科学学院，山西 太原

3 忻州师范学院 生物系，山西 忻州

杨静, 王传旭, 王卓, 冯佳, 谢树莲, 李新．运城盐湖细菌与古菌共现网络特征及环境驱动机制[J]．微生物学报, 2026, 66(6): 

2695-2708．

YANG Jing, WANG Chuanxu, WANG Zhuo, FENG Jia, XIE Shulian, LI Xin. Co-occurrence patterns and environmental drivers of 

bacteria and archaea in Yuncheng Salt Lake[J]. Acta Microbiologica Sinica, 2026, 66(6): 2695-2708.

摘 要：【目的】解析中国山西省运城硫酸钠型盐湖细菌与古菌的群落结构特征及其环境适应机

制，探究极端高盐环境下微生物互作网络的构建规律，为盐湖生态系统功能评估及嗜盐微生物资

源开发提供理论依据。【方法】采集运城盐湖 10 个盐度梯度采样点(盐度范围为 6.0%−34.2%)的水

样，结合水质理化分析与 16S rRNA 基因高通量测序技术，运用分子生态网络分析和多元统计方

法，系统研究微生物群落结构及其与环境因子的互作关系。【结果】广古菌门(Euryarchaeota)、假

单胞菌门(Pseudomonadota)和拟杆菌门(Bacteroidota)为优势类群；古菌以嗜盐古菌属(Halarchaeum)

和盐红菌属 (Halorubrum) 为主，细菌的优势属为玫瑰变色菌属 (Roseovarius) 和螺旋菌属

(Spiribacter)。构建的微生物网络包含 53 个节点和 73 条边，其中负相关占比 63%，关键类群为海

洋盐薄片菌属(Halolamina)、盖丝藻属(Geitlerinema)和盐红菌属(Halorubrum)。盐度、氮和硫化物

是网络中连接度较高的 3 个核心驱动因子，与多个微生物类群呈现显著相关性。【结论】运城盐

湖微生物群落的构建以负相关关系(如潜在竞争、生态位分化或环境压力)为主导，这种高负相关

网络结构增强了系统对环境干扰的抵抗力。本研究揭示了硫酸钠型盐湖特有的微生物适应策略，

为极端环境微生物资源的开发利用提供了新视角。
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Abstract: [Objective] To elucidate the community structures and environmental adaptation 
mechanisms of bacteria and archaea in the sodium sulfate-type Yuncheng Salt Lake in Shanxi 
Province, China and explore the assembly patterns of microbial interaction networks under extreme 
hypersaline conditions. The findings are expected to provide a theoretical basis for assessing the 
ecosystem functions of salt lakes and developing halophilic microbial resources. [Methods] Water 
samples were collected from 10 sampling sites with salinity gradients of 6.0%−34.2% in Yuncheng 
Salt Lake. The physicochemical analysis of water quality, high-throughput 16S rRNA gene 
sequencing, molecular ecological network analysis, and multivariate statistical methods were 
employed to systematically investigate the microbial community structure and its interactions with 
environmental factors. [Results] The dominant taxa included Euryarchaeota, Pseudomonadota, 
and Bacteroidota. Archaea were primarily represented by Halarchaeum and Halorubrum, while the 
dominant bacterial genera were Roseovarius and Spiribacter. A microbial network consisting of 
53 nodes and 73 edges was constructed, with negative correlations accounting for 63%. Key taxa 
included Halolamina, Geitlerinema, and Halorubrum. Salinity, nitrogen, and sulfide emerged as 
the three core drivers with high connectivity in the network, exhibiting significant correlations with 
multiple microbial groups. [Conclusion] Microbial community assembly in Yuncheng Salt Lake 
is dominated by negative correlations (e.g., potential competition, niche differentiation, or 
environmental stress), and this highly competitive network structure enhances the system resistance 
to environmental disturbances. The study reveals unique microbial adaptation strategies in sodium 
sulfate-type salt lakes and provides new insights for the exploitation of extremophilic microbial 
resources.
Keywords: sodium sulfate-type salt lake; microbial community assembly; halophilic 
microorganisms; co-occurrence network; environmental drivers

盐湖在全球范围内广泛分布，在生物地球

化学循环中扮演着重要角色[1-2]。尽管古菌、细

菌和真核生物广泛存在于盐湖环境中，但以往

研究通常侧重于细菌和真核生物，可能忽视了

古菌的重要性。多项研究证实，古菌是盐湖生

物群落中不可或缺的重要组成部分，尤其在高

盐度湖泊中[3-5]。例如，在高盐度湖泊查卡盐湖

的沉积物中古菌的丰度是细菌的 2 倍[4]。在美国

大盐湖的水体中，采用克隆文库法检测到超过

500 条古菌序列，这些序列可归类为 4 个已知
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属 ， 即 盐 扁 菌 属 (Haloplanus)、 盐 红 菌 属

(Halorubrum)、 盐 碱 球 菌 属 (Natronococcus)、

Haloquadratum 和 5 个未知组类群[5]。相比之下，

同期在大盐湖水体中仅检测到少量细菌序列，

且这些序列几乎均属于盐水杆菌(Salinibacter)。

此外，先前研究表明，不同古菌类群表现出独

特的代谢特征，预示着它们在环境中承担着多

样化的生态功能[6-8]。因此，解析不同盐湖中细

菌和古菌的群落结构特征、生态功能及其对环

境因子的响应机制对揭示极端环境微生物群落

的适应策略与生态角色至关重要。

盐度常被视为影响各类盐湖微生物组成的

关键环境因素[9]。既往少数研究表明，盐度升高

可驱动古菌成为盐湖优势类群[10]。然而，最新

证据表明，盐度对微生物群落变异的解释力存

在明显局限性。有研究发现在青藏高原不同

盐度的盐湖中盐度仅能解释细菌群落变异性

的 14%−33%[11]。这一较低的解释度可能归因于

2 个方面：首先，未量化的环境参数(如营养盐、

氧化还原电位等)可能发挥潜在影响[12-13]；其次，

近年来备受关注的微生物互作机制也可能起着

重要作用[14-15]。目前，针对盐湖沉积物微生物

共现网络的研究已有较多积累。在青藏高原盐

湖沉积物的相关研究中发现，微生物群落之间

的正相关连接更多，这一特征表明原核微生物

可能通过增强合作潜力来适应极端环境压

力[16-17]。另外，有些关于盐湖微生物共现网络

的研究仅关注细菌，对古菌关注较少甚至未涉

及。在青藏高原盐湖的相关研究中共现网络更

多体现真核生物之间的互作，且类群之间的正

相关数量高于负相关，主导的环境因子主要为

盐度和无机离子[18]。需要注意的是，受地质背

景、气候条件、水文过程及人类活动等多重因

素的影响，不同盐湖在盐度梯度、离子组成、

pH 值及有机质含量等关键环境参数上存在显著

异质性，这种环境异质性进一步驱动了各盐湖

中微生物群落在物种组成、多样性水平及优势

类群上的分化。对于运城盐湖而言，环境因子

与微生物互作如何共同调控盐湖微生物群落的

构建，目前仍缺乏系统研究。

运城盐湖位于中国山西省南部，是世界三

大天然内陆硫酸钠型盐湖之一，因其高盐度和

丰富的矿物资源而被称为“中国死海”。作为典

型极端环境的代表，该盐湖水体中孕育了嗜盐

古菌、细菌等多种耐盐微生物，形成了独特的

生态系统。近年来，随着生态保护力度不断加

大，运城盐湖已逐步停止工业产盐，转而致力

于生态修复。此举促使生物多样性显著增加，

湖水色彩日益丰富，使其成为黄河流域生态保

护和高质量发展的示范性区域。尽管其生态价

值日益凸显，但针对该盐湖微生物群落的系统

性研究仍显不足。细菌与古菌的协同分布模式、

关键功能类群以及环境适应机制尚未明确，特

别是极端高盐环境下微生物互作网络的深入解

析尤为缺乏。

本研究采用 16S rRNA 基因高通量测序技术

结合分子生态网络分析，系统解析运城盐湖细

菌与古菌的结构特征及共现模式，以期填补该

区域研究空白；其次，通过多环境因子关联分

析，阐明盐度、氮、磷、硫化物等关键因子对

微生物多样性的影响，从而揭示极端环境下群

落构建机制。研究结果旨在为盐湖生态系统功

能评估提供理论依据，并为嗜盐微生物资源的

开发利用及盐湖生态修复技术的优化提供数据

支撑。

1　　材料与方法材料与方法

1.1　样品采集

运城盐湖位于中国山西省南部，是世界上

第三大天然内陆硫酸钠湖。池内富含芒硝、盐

类等物质，导致附近土壤盐碱化加剧，周围植

物稀疏，湖旁植物多为芦苇、藻类等多年生草

本植物。该区域整体气候温和，属于暖温带气

候。本研究所有湖水样品采集时间为 2023 年

4 月。水样采集使用 5 L 有机玻璃采水器，采集
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表层(0.5 m)水样，采集坐标如表 1 所示。样品采

集后，一部分用于总 DNA 提取的样品装入无菌

50 mL Falcon 管，进行干冰保存，并于当日带回

实验室后尽快处理；另一部分水样用于环境样

本的测定(24 h 内)。环境理化参数的测定项目包

括盐度(salinity)、pH、总氮(total nitrogen, TN)、

总磷(total phosphorus, TP)、硝态氮(NO3
−)、硫化

物(sulfide)和总溶解性固体(total dissolved solids, 

TDS)。其中，盐度采用便携式盐度计进行原位

测定；NO3
−测定采用紫外分光光度法；pH 采用

便携式 pH 计测定；TN 采用碱性过硫酸钾消解

分光光度法测定；TDS 采用生活饮用水标准检

验方法测定；硫化物含量采用电感耦合等离子

体发射光谱法(ICP-AES)测定；TP 采用钼酸铵分

光光度法测定[16]。

1.2　DNA 的提取和 PCR 扩增

使用 E.Z.N.A.® Mag-Bind DNA Kit (Omega 

Bio-Tek 公司)从环境样品中提取和纯化基因组

DNA。利用琼脂糖凝胶检测 DNA 提取物的纯度

和浓度，以筛选合格样品进行后续分析。PCR 扩

增 16S rRNA 基因 V4 区，引物为 515F (5′-GTGC 

CAGCMGCCGCGG-3′ )和 806R (5′-GGACTACH 

VGGGTWTCTAAT-3′)。PCR 反应体系(20 μL)：

5×FastPfu buffer 4 μL， dNTPs (2.5 mmol/L) 

2 μL，上、下游引物(浓度为 5 μmol/L)各 0.8 μL，

TransStart FastPfu DNA Polymerase (2.5 U/µL) 

0.4 μL，DNA 模板 2 μL，ddH2O 补充至 20 μL。

PCR 反应条件：95 ℃ 3 min；95 ℃ 30 s，55 ℃ 

30 s，72 ℃ 45 s，共 32 个循环；72 ℃ 10 min。

每个样本均设置 3 个重复。委托上海美吉生物

医药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 PRJNA1308961。

1.3　测序数据优化处理

使用 fastp (https://github.com/OpenGene/fastp) 

version 0.20.0 软件对原始测序序列进行质控，使

用 Flash (http://www.cbcb.umd.edu/software/flash) 

version 1.2.7 软件进行拼接。具体步骤为：过滤

reads 尾部质量值 20 以下的碱基，设置 50 bp 的

窗口，若窗口内的平均质量值低于 20，则从窗

口开始截去后端碱基；过滤质控后长度小于

50 bp 的 reads，去除含 N 碱基的 reads；根据

PE reads 之间的 overlap 关系，将成对 reads 拼接

(merge)成一条序列，最小 overlap 长度为 10 bp；

拼接序列的 overlap 区允许的最大错配比率为

0.2，筛选不符合的序列；根据序列首尾两端的

barcode 和引物区分样品，并调整序列方向，

barcode 允许的错配数为 0，最大引物错配

数为 2。

基于默认参数，使用 QIIME 2 流程中的

DADA2 插件对质控拼接后的优化序列进行降噪

处理。DADA2 降噪处理后的序列通常被称为扩

增子序列变体(amplicon sequence variant, ASVs)。

为尽量减少测序深度对后续多样性数据分析的

影响，将所有样本序列数抽平至 20 000。抽平后，

每个样本的平均序列覆盖度(Good’s coverage)仍

可达 99.09%。基于 Sliva 16S rRNA 基因数据库

(v138)，使用 QIIME 2 中的 Naive bayes 分类器

对 ASVs 进行物种分类学分析。

1.4　统计分析

为探索微生物之间的互作模式，使用相关

矩阵进行网络分析。该矩阵通过计算微生物

ASVs 之间所有可能的 Spearman 秩相关而构

建。当各类群之间的 Spearman 相关系数 R>0.8 

(或<−0.8)且 P<0.01 时[19]，认为两个 ASVs 之间

表1　运城盐湖采样点位置

Table 1　 Location of sampling points in Yuncheng 

Salt Lake

Sample

YH1

YH2

YH3

YH4

YH5

Longitude
(E)

35°01′37″

35°00′10″

34°58′58″

34°58′04″

34°56′27″

Latitude
(N)

111°03′10″

111°01′01″

110°59′06″

110°57′35″

110°54′32″

Sample

YH6

YH7

YH8

YH9

YH10

Longitude
(E)

34°56′13″

34°57′14″

34°58′33″

34°59′23″

35°00′21″

Latitude
(N)

110°57′00″

110°58′08″

111°00′28″

111°02′31″

111°04′44″
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的 Spearman 相关性具有统计学意义，再利用

Cytoscape 3.2 软件可视化网络。根据网络的模块

间连通度(Pi)和模块内连通度(Zi)可将节点分为

4 种类型，分别为模块中心点(在模块内部具有

高连通度的节点，Zi>2.5 且 Pi<0.62)、连接节点

(在 2 个模块之间具有高连通度的节点，Zi<2.5

且 Pi>0.62)，网络中心点(在整个网络中具有高

连通度的节点，Zi>2.5 且 Pi>0.62)以及外围节点

(在模块内部和模块之间均不具有高连通度的节

点，Zi<2.5 且 Pi<0.62)。前 3 种类型的节点被视

为关键物种，在维持微生物群落结构稳定性方

面发挥重要作用。微生物与环境因子之间的网

络图采用 Gephi 0.9.2 软件完成。

2　　结果与分析结果与分析

2.1　水质理化指标

运城盐湖各采样点水质指标如表 2 所示。

10 个采样点的盐度在 6.0%−34.2% 之间，其中

YH1 最低，YH8 最高。根据盐度变化情况，

可 将 采 样 点 划 分 为 低 盐 度 (YH1)、 中 盐 度

(YH2−YH7)、高盐度(YH8−YH10) 3 类。pH 整

体呈弱碱性。TDS 是表征水体总溶解性固体含

量的指标，其变化范围在 58.0−346.3 g/L 之间，

YH1 最低， YH8 最高。 TN、硫化物、 TP、

NO3
−的最小值与最高值均分别出现在 YH1 和

YH8。

2.2　运城盐湖微生物群落组成

本研究对前期获得的 7 296 个 ASVs 所对

应的序列进行分类学统计，结果显示运城盐

湖细菌主要分布在 44 门 101 纲 265 目 496 科

659 属；古菌主要分布在 11 门 15 纲 10 目 15 科

50 属。在 11 个古菌门中相对丰度最高的是广古

菌门(Euryarchaeota)，其相对丰度高于 35%；其

余 古 菌 门 如 纳 古 菌 门 (Nanoarchaeota)、

Thermoplasmatota、Hadarchaeota 及热假单胞菌

门 (Thermoproteota)的相对丰度均小于 2%。由

图 1 可知，在盐度最高的 YH8 采样点(34.2%)和

盐 度 为 15.5% 的 YH5 采 样 点 ， 广 古 菌 门

(Euryarchaeota)均占据绝对优势，其相对丰度均

超过 70%。从该结果可以看出，古菌门的相对

丰度未随总盐度的高低呈现规律性变化。在

YH1、YH6、YH7、YH9 和 YH10 采样点，假

单胞菌门(Pseudomonadota)的相对丰度最高，拟

杆菌门(Bacteroidota)在这些区域也有一定分布。

蓝细菌门(Cyanobacteriota)在 YH1 和 YH7 采样

点呈现出相对较高的丰度。除盐度最高的 YH8

样点外，放线菌门(Actinomycetota)在其余区域分

布较为均匀。

图 2 展示了细菌与古菌优势菌属的相对丰

度，结果表明相对丰度最高的古菌属主要包括

表2　运城盐湖水质理化指标特性

Table 2　Physical and chemical characteristics of water quality in Yuncheng Salt Lake

Sample

YH1

YH2

YH3

YH4

YH5

YH6

YH7

YH8

YH9

YH10

Salinity/%

6.0

17.0

13.2

17.0

15.5

18.0

13.4

34.2

22.0

22.5

pH

8.3

8.1

7.8

7.9

7.9

7.8

8.1

7.7

7.9

7.8

NO3
−/(g/L)

2.2

3.4

3.6

3.8

3.9

5.1

4.2

17.1

6.0

6.0

TN/(g/L)

6.0

16.5

15.7

18.1

18.4

27.0

16.5

74.1

28.6

33.6

Sulfide/(g/L)

6.2

21.3

13.7

21.1

13.9

16.8

13.1

27.4

21.8

27.2

TDS/(g/L)

58.0

164.0

123.3

188.7

144.0

172.0

134.7

346.3

224.7

229.3

TP/(g/L)

0.1

0.6

0.4

0.3

0.3

0.4

0.3

1.4

0.2

0.4
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嗜 盐 古 菌 属 (Halarchaeum)、 盐 红 菌 属

(Halorubrum)、Halonotius、海滨盐环境杆菌属

(Halohasta)、 Halomicroarcula。 尤 其 是 YH2、

YH3、 YH4 和 YH5 采 样 点 ， 嗜 盐 古 菌 属

(Halarchaeum)占比很高。盐红菌属(Halorubrum)

成为盐度最高的 YH8 采样点的优势古菌属，其

相对丰度超过了 50%，其次古菌 Halonotius 属

也占一定比例。在盐度最低的 YH1 采样点，优

势细菌属以蓝细菌属 (Cyanobacterium) 为主。

YH10 采样点的优势细菌属主要为螺旋菌属

(Spiribacter)。 玫 瑰 变 色 菌 属 (Roseovarius) 在

YH9 和 YH10 采样点的相对丰度较高。上述结

果表明，运城盐湖绝大多数采样点古菌的相对

丰度明显高于细菌，但在优势菌属方面古菌较

为单一。

2.3　生物多样性分析

对运城盐湖 10 个采样点的 16S rRNA 基因

V4 区序列进行测定，共获得 604 486 条高质量

序列。每个样品至少产生 1 096 条高质量有效序

列，这些有效序列长度为 300 bp，且所有检测

样品的数据饱和度均在 0.99 以上，证明测序结

果有效且准确。对获得的高质量序列进行物种

分类和注释，并以 97% 的相似性进行归类后发

现，这些序列归属于 18 914 个 ASVs。本研究采

用 α 多样性中的 ACE、Chao1、Shannon 以及

Simpson 指数来反映运城盐湖微生物多样性的变

化趋势。Shannon 指数是一种常用的生物多样

性指标，可用于评估水体污染程度：Shannon 指

数>3 表示清洁水体，2−3 表示轻度污染，1−2 表

示中度污染，<1 表示重度污染。从表 3 中可以

看出，YH1 和 YH7 采样点水质相对较好，物种

较为丰富；YH5 采样点水体污染较为严重，多

样性相对较低，物种数量较少。

2.4　细菌与古菌网络互作

在自然界中微生物并非孤立存在，而是彼

此相互作用形成复杂的网络系统[20]。如图 3 所

示，该图是基于细菌和古菌 ASV 相对丰度构建的

互作网络，共包含 53 个节点和 73 条边。在所有

图1　运城盐湖不同采样点细菌与古菌相对丰度分布

Figure 1　Relative abundance distribution of bacteria and archaea at different sampling sites in Yuncheng Salt 

Lake.
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表3　运城盐湖不同采样点多样性指数

Table 3　Diversity indices at different sampling sites in Yuncheng Salt Lake

Sample

YH1

YH2

YH3

YH4

YH5

YH6

YH7

YH8

YH9

YH10

Mean±SD

F-value

P-value

ACE indices

892.68

734.78

675.01

602.06

322.90

781.03

1 027.16

252.99

792.20

662.77

674.36±254.33

9.572

0.000

Chao1 indices

883.77

723.15

665.18

595.20

316.44

772.96

1 009.10

250.51

781.45

648.97

664.67±250.69

9.598

0.000

Shannon indices

4.78

3.14

3.28

3.65

1.82

4.47

4.78

3.26

4.49

4.12

3.78±0.94

26.750

0.000

Simpson indices

0.03

0.23

0.21

0.12

0.50

0.04

0.03

0.11

0.04

0.05

0.14±0.15

33.287

0.000

图2　运城盐湖不同采样点优势菌属相对丰度分布

Figure 2　Relative abundance distribution of dominant bacterial and archaeal genera at different sampling sites 

in Yuncheng Salt Lake.
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节点中，广古菌门(Euryarchaeota) ASVs 占 5.6%；

细菌 ASVs 中假单胞菌门 (Pseudomonadota)占

22.6%，拟杆菌门(Bacteroidota)占 20.7%，绿屈

挠菌门(Chloroflexota)占 11.3%。

由图 3 可知，微生物类群之间的关系主要

以负相关(63%)为主。如图 4 和表 4 所示，网络

图识别到 1 个模块中心点(图 4 绿色点)，为古菌

ASV695 海洋盐薄片菌属(Halolamina)，其与古

菌 ASV721 盐东方菌属(Halorientalis)呈负相关，

与细菌 ASV980 绿屈挠菌门 (Chloroflexota) 和

ASV617 拟杆菌门 (Bacteroidota)呈正相关。除

此之外，网络图共识别到 6 个连接节点(图 4

红色点)，分别隶属于盖丝藻属(Geitlerinema)、

盐 单 胞 菌 科 (Balneolaceae)、 褐 指 藻 杆 菌

(Phaeodactylibacter)、 变 形 菌 纲

(Gammaproteobacteria)和盐红菌属(Halorubrum)。

由图 3 可知，盐红菌属(Halorubrum) (ASV669)

图3　基于细菌与古菌ASVs构建的互作网络

Figure 3　 Co-occurrence network constructed based on bacterial and archaeal ASVs. The diagram contains 

53 nodes and 73 edges. Each node represents an ASV. Red lines and green lines represent positive (37%) and 

negative (63%) relationships, respectively.

图4　基于模块内连通度(Zi)与模块间连通度(Pi)细

菌与古菌网络节点的分类

Figure 4　 Classification of bacterial and archaeal 

network nodes based on intra-module connectivity 

(Zi) and inter-module connectivity (Pi).
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与纤维单胞菌属 (Gracilimonas)、冷弯曲菌属

(Psychroflexus)、 Aquichromatiu、 Guyparkeria、

盐 单 胞 菌 属 (Halomonas)、 水 活 海 杆 菌 属

(Marinobacter)、玫瑰变色菌属(Roseovarius)、螺

旋菌属(Spiribacter)均呈现负相关。在本研究中

还观察到拟杆菌门(Bacteroidota) (ASV601)与假

单胞菌门(Pseudomonadota) (ASV64)和螺旋体门

(Spirochaetota) (ASV2839) 之间存在一定的负

相关。

2.5　微生物与环境因子生态网络互作

图 5 是基于微生物-环境因子互作的分子生

态网络，旨在进一步分析物种关联模式及环境

驱动机制。密集的红绿线连接表明群落内存在

复杂的种间互作及物种-环境关联，且微生物各

类群之间绿色边(负相关)数量多于红色边(正相

关)，表明群落中竞争作用 (如资源争夺)占主

导，群落结构受资源限制、环境压力(极端高

盐环境 )或生态位重叠的影响较大。节点大

小代表连接度的高低，连接度高的节点对维

持网络结构稳定性至关重要。本研究结果表

明， Halomicroarcula、 Halonotius、盐红菌属

(Halorubrum)、海滨盐环境杆菌属 (Halohasta) 

4 种古菌属位于网络核心，与多个环境因子及其

他物种高度关联，表明这些类群作为微生物互

作枢纽调节种间关系(竞争/共生)，影响着群落稳

定性。盐厌氧菌属(Halanaerobium)、Pontimonas

与硫化物呈正相关，反映其可能参与硫循环(如硫

还原或化能合成)。嗜盐古菌属(Halarchaeum)与

NO3
−呈显著负相关。蓝细菌属(Cyanobacterium)、

双色藻属(Cyanobium)、Izimaplasma 与盐度、硫

化物、NO3
−和 TN 呈负相关，同时与 Halonotius

等盐古菌呈显著负相关。假单胞菌门的玫瑰变

色菌属(Roseovarius)、Parahaliea、水活海杆菌

属(Marinobacter)与 TP 呈显著负相关。

3　　讨论讨论

3.1　运城盐湖微生物群落结构与多样性

特征

高通量测序结果显示，在 YH8 高盐度采样点

古菌中占主导地位的为广古菌门(Euryarchaeota)，

这与某些盐湖的研究结果一致，如美国犹他州

大盐湖[21]和死海[22]的优势古菌均为广古菌门

(Euryarchaeota)。然而，也有部分盐湖呈现出不

同的结果，如青藏高原哈尔湖的优势类群为亚

硝化球菌门(Nitrososphaerota)[23]。在属水平上，

嗜盐古菌属(Halarchaeum)主要集中在中等盐度

的 YH2−YH5 采样点，该属在中国陕北花马盐湖

的相对丰度较高，而在其他盐湖如青海湖、茶

表4　利用细菌与古菌互作网络拓扑作用识别的关键类群

Table 4　Keystone groups identified by topological roles of bacterial and archaeal networks

Node 
type

Module 
hub

Connector

ASV ID

ASV695

ASV9

ASV34

ASV64

ASV669

ASV1818

ASV582

Phylum

Euryarchaeota

Cyanobacteriota

Bacteroidota

Pseudomonadota

Euryarchaeota

Pseudomonadota

Bacteroidota

Class

Halobacteria

Cyanobacteriia

Rhodothermia

Gammaproteobacteria

Halobacteria

Gammaproteobacteria

Bacteroidia

Order

Halobacterales

Cyanobacteriales

Balneolales

Gammaproteobacteria 
incertae sedis

Halobacterales

Oceanospirillales

Chitinophagales

Family

Haloferacaceae

Geitlerinemaceae

Balneolaceae

Unclassified 
Gammaproteobacteria 
incertae sedis

Haloferacaceae

Saccharospirillaceae

Saprospiraceae

Genus

Halolamina

Geitlerinema

Norank 
Balneolaceae

Norank unclassified

Halorubrum

Salinispirillum

Phaeodactylibacter

2703



 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516

YANG Jing et al. || Acta Microbiologica Sinica, 2026, 66(6)

卡盐湖的丰度较低[24]。盐红菌属(Halorubrum)在

YH8 位点的相对丰度达 50% 以上，而该类群在

茶卡盐湖中的丰度仅为 16%。这种差异可能源

于运城盐湖独特的硫酸钠型盐成分——高浓度

硫酸根离子，可能通过渗透胁迫筛选出具有特

定转运系统的古菌类群。研究表明，盐红菌属

(Halorubrum)的相对丰度与 K+、Mg2+和 SO4
2−浓

度呈显著正相关，但与 Cl−和 Ca2+浓度无关[25]。

这种离子特异性关联表明盐红菌属(Halorubrum)

可能依赖或适应特定的离子环境，例如高

钾 /镁环境可能促进其代谢活动或赋予其竞

争优势。同为硫酸钠型内陆湖泊的美国犹他州

大盐湖的优势古菌主要为 Halopenitus、盐红菌

属(Halorubrum)、盐碱单胞菌属(Natronomonas)，

其 他 盐 湖 如 中 国 陕 北 花 马 盐 湖 的 古 菌 以

Halonotius (41.93%) 为 主 ， 其 次 为 盐 红 菌 属

(Halorubrum)、盐薄片菌属 (Halomicrobium) [26]。

这些研究表明，不同盐湖的微生物群落组成及

相对丰度比例均存在一定差异，因此针对运城

盐湖开展系统性微生物组成研究具有重要的科

学价值。

细菌群落中，假单胞菌门(Pseudomonadota) 

(34%)、放线菌门(Actinomycetota) (6%)与芽孢菌

门(Bacillota) (4%)占优势，这与青藏高原盐水

湖阿翁错湖的类群相似[27]。与其他高盐环境

相比，优势类群基本一致，但在丰度比例上

有所不同。例如，青海茶卡盐湖的细菌类群

多集中于芽孢菌门 (Bacillota) (68.37%)、假单

胞菌门 (Pseudomonadota) (20.49%)、拟杆菌门

(Bacteroidota) (8.46%)和放线菌门(Actinomycetota) 

(1.25%)[28]。在属水平上，青海茶卡盐湖和察尔

汗盐湖的优势细菌属为芽孢杆菌属(Bacillus)、海

图5　微生物-环境因子生态网络互作

Figure 5　Microbial-environmental factor ecological network interactions.
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洋芽孢杆菌属 (Oceanobacillus)、盐单胞菌属

(Halomonas)与假单胞菌属(Pseudomonas)[29]。运

城 盐 湖 的 优 势 细 菌 种 群 是 玫 瑰 变 色 菌 属

(Roseovarius)、蓝细菌属(Cyanobacterium)和螺旋

菌属(Spiribacter)，与其他盐湖的优势种群存在

一定差异。这种差异性一方面源于各盐湖的理

化环境(如盐度、pH、营养盐等)不同，如酸性盐

湖(pH 4.0−6.5)以芽孢菌门(Bacillota)为主，碱性

盐湖(pH 7.0−10.0)以广古菌门(Euryarchaeota)为

主[30]；另一方面与微生物群落之间的互作相关，

随着盐度水平的提升，微生物共存网络的复杂

程度会随之增加，其中尤为明显的是微生物间

负相关关系的占比显著提高。这一现象的潜在

原因在于盐度升高会选择性地筛选耐盐或嗜盐

类群，造成生态位重叠，最终导致微生物间的

竞争关系进一步加剧[11]。

3.2　微生物互作网络与环境驱动机制

微生物互作网络中负相关占比 63%，表明

负相关关系(如潜在竞争、生态位分化或环境压

力)是运城盐湖群落构建的重要驱动力。盐湖环

境通常伴随高盐度、资源限制等胁迫因素，在

高盐胁迫条件下微生物对有限资源(如养分、水

分)的竞争加剧，导致负相关比例显著上升[31]，

这种负相关的增加可以提高应对环境干扰的稳

定性和抵抗力。目前越来越多的研究表明类群

间具有较高的负相关生态网络对环境变化更为

稳定，因为负相互作用会减少受干扰群落的共

振荡[32]。网络分析识别出以古菌海洋盐薄片菌

属(Halolamina) (ASV695)为核心的模块中心点，

其与古菌盐东方菌属(Halorientalis)呈现竞争关

系，表明二者生态位可能存在高度重叠(如共

享相同营养源或生存空间)，产生的竞争压力

导致这种负相关关系。本研究中盐红菌属

(Halorubrum) (ASV669)与多个细菌均呈现负相

关，研究表明 archaeocins (是古菌通过核糖体途

径合成的抗菌肽或蛋白质)在微生物群落中的核

心功能是介导种间竞争，halocins (主要由极端高

盐环境嗜盐古菌产生的抗菌肽)的抗菌活性表明，

其通过抑制具有相似环境适应性与营养需求的

微生物协助产 halocins 的物种占据特定生态

位[33]。 盐 红 菌 属 (Halorubrum) 与 盐 盒 菌 属

(Haloferax)已被鉴定为主要的产 halocins 类群，

其可以对高盐环境样本中的细菌类群，包括盐

单胞菌属(Halomonas)、红弧菌属(Rhodovibrio)、

盐线菌属(Salisaeta)及浮杆菌属(Pontibacillus)等

产生抗菌作用[34]。

微生物与环境因子的关系呈现“多因子协同-

类群特异性响应-生态级联反馈”的复杂网络，因

此结合理化指标进一步分析微生物的复杂网络

对于深入了解极端环境运城盐湖具有重要意义。

本研究中，蓝细菌属(Cyanobacterium)和双色藻

属(Cyanobium)与盐度呈负相关，表明该类群主

要生活在低盐环境，高盐度则抑制其生长。

Halonotius、盐红菌属(Halorubrum)等古菌与盐

度呈显著正相关，与蓝藻的盐度适应性相反，

表明二者可能存在生态位竞争，使得 2 个类群

之间出现负相关。嗜盐古菌属 (Halarchaeum)

与 NO3
−之间呈负相关，研究表明嗜盐古菌

属 (Halarchaeum) 的 菌 株 ( 如 Halarchaeum 

nitratireducens)可以在有氧条件下还原硝酸盐

(NO3
−)[35]，表明嗜盐古菌属(Halarchaeum)在代

谢过程中会消耗硝态氮，理论上其生物量或

活性增加时，环境中的硝态氮含量可能降低，

从 而 形 成 负 相 关 关 系 。 由 于 盐 厌 氧 菌 属

(Halanaerobium) 的 基 因 组 中 含 有 硫 氰 酸 酶

(rhodanese) 和厌氧亚硫酸盐还原酶 (anaerobic 

sulfite reductase, Asr)基因参与硫循环，前者将硫

代硫酸盐(thiosulfate)还原为亚硫酸盐(sulfite)和

单质硫，后者进一步将亚硫酸盐还原为硫化

物[36]，因而盐厌氧菌属(Halanaerobium)与硫化

物之间呈正相关。由图 5 可知，盐度、氮和硫
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化物作为连接度高的环境因子，与多个微生物

有显著正相关或负相关，从而在互作网络中占

据中心位置。本研究中高盐度可能促进耐盐菌

群如古菌的生长，抑制敏感类群，从而在网络

中形成高连接度。氮与某些微生物表现出强相

关性，表明氮是微生物代谢的关键驱动力，影

响氮循环相关微生物的互作，如硝化或反硝化

过程。作为水质环境因子，硫化物与微生物类

群(如某些厌氧菌)有显著相关性。综上所述，不

同微生物类群(细菌、古菌)对盐度、营养盐和硫

化物等环境因子表现出独特的生理和代谢适应，

类群的响应又会通过食物网或生物地球化学循

环引发连锁反应，改变环境状态，并反馈到整

个生态系统。上述结果为运城盐湖细菌和古菌

互作网络的形成提供了理论基础，有助于将微

生物特性整合到经典生态学理论中，进而提升

对生态环境的预测与解释能力。

4　　结论结论

本研究揭示了运城硫酸钠型盐湖微生物群

落构建的独特规律：(1) 群落互作以负相关关系

(如潜在竞争、生态位分化或环境压力)为主导，

显著增强了系统稳定性；(2) 广古菌门(如盐红菌

属)通过特异性适应高盐和产抗菌物质占据生态

位，而假单胞菌门细菌则呈现中低盐度适应性

分化；(3) 盐度、氮和硫化物构成关键环境驱动

三元体系，其中盐度与古菌丰度呈显著正相关。

这些发现不仅丰富了极端环境微生物生态学理

论，同时为嗜盐微生物资源开发(如新型抗菌物

质)和盐湖生态修复的盐度调控提供了重要科学

依据。
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