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研究报告 

水分驱动半干旱区河流沉积物/土壤厌氧绳菌群落的空间异

质性 
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摘  要：【背景】厌氧绳菌纲、目、科及属是海洋沉积物和湿地土壤中优势的微生物类群，但关于特

定水分梯度下河流沉积物/土壤厌氧绳菌群落是否存在空间异质性及核心环境驱动力等问题尚不明

晰。【目的】阐明蒙古高原半干旱区河流系统水生、湿生、旱生环境梯度下厌氧绳菌群落的空间异质

性及环境驱动力，探明干旱胁迫下萎缩型河流湿地复湿过程中厌氧绳菌群落的指示作用。【方法】利

用 16S rRNA 基因高通量测序及相关性和变异权重分析等方法研究河流系统水分梯度下沉积物/土壤

厌氧绳菌群落不同种群的组成、丰度、分布及其环境驱动力。【结果】厌氧绳菌群落 15 个种群主要

分布在水生及湿生环境，由水分、氨氮、砂粒及 pH 正向驱动，由盐度、全氮、全磷、粉粒和黏粒

等负向驱动(Uncultured_us15 由砂粒和氨氮负向驱动及粉粒和盐度正向驱动除外)；9 个和 6 个厌氧

绳菌种群分别由总有机碳正向和负向驱动。变异权重分析表明水分、氨氮、盐度、有机碳、pH 分别

解释了厌氧绳菌群落空间变异的 64.8%、8.9%、7.5%、2.2%、1.7%。【结论】蒙古高原半干旱区厌

氧绳菌群落存在明显的空间异质性，偏好高水砂、高氨、高 pH 等水生和湿生环境，不耐受盐度和

营养偏高的旱生环境，由水分核心驱动，可能为自养异养混合的游离型氨氧化细菌，是干旱胁迫下

萎缩型河流湿地水分恢复过程的重要指示生物。 

关键词：半干旱区，水分梯度，厌氧绳菌群落，空间异质性，核心驱动力 
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Abstract: [Background] The members of Anaerolineaceae family (e.g., Anaerolinea genus) from 
Anaerolineales order of Anaerolineae class are mainly distributed in marine sediments and wetland soils. 
However, little is known about the spatial heterogeneity of sediments/soils Anaerolineaceae communities 
and environmental drivers under a specific moisture gradient. [Objective] To elucidate the spatial 
heterogeneity of Anaerolineaceae communities and core environmental drivers under the moisture gradient 
along aquatic, hygrophic and xerophytic environments in river system from semiarid region of Mongolian 
Plateau, and deciphering the early predicting function of Anaerolineaceae communities during the 
rewetting process of drought-induced shrinking river wetland. [Methods] High-throughput sequencing of 
16S rRNA gene, Pearson correlation and variation partitioning analyses were employed to detect the 
compositions, abundance, spatial distribution of sediment/soil different populations in Anaerolineaceae 
communities and environmental drivers under the moisture gradient. [Results] The 15 populations of 
Anaerolineaceae communities were mainly distributed in the aquatic, hygrophic environments, which were 
positively driven by moisture, pH, sand and ammonia nitrogen, while negatively driven by salinity, total 
nitrogen and total phosphorus, silt and clay particles. Exceptionally, Uncultured_us15 population was 
negatively driven by sand and ammonia while positively driven by silt and salinity. Interestingly, 9 and   
6 populations in Anaerolineaceae communities showed positive and negative correlation with total organic 
carbon, respectively. Variation partitioning analysis showed that moisture, ammonia, salinity, organic 
carbon and pH explained the spatial variation of Anaerolineaceae communities with 64.8%, 8.9%, 7.5%, 
2.2% and 1.7%, respectively. [Conclusion] Anaerolineaceae communities demonstrated obvious spatial 
heterogeneity, which preferred to aquatic and hygrophic environments with high moisture, sand, ammonia 
and high pH rather than xerophytic environments with relatively rich salinity and nutrition from semiarid 
region of Mongolia Plateau. The spatial heterogeneity of Anaerolineaceae communities was mainly driven 
by moisture. Anaerolineaceae communities were key indicators predicting the rewetting process of 
drought-induced shrinking river wetland, which were probably autotrophic or heterotrophic 
ammonia-oxidizing bacteria. 

Keywords: Semiarid area, Moisture gradient, Anaerolineaceae communities, Spatial heterogeneity, Core 
drivers 
 

沉积物/土壤位于岩石圈、水圈、土壤圈、生

物圈和大气圈的交界面[1]，是生物地球化学循环

的热区[2]，具有很高的细菌生物多样性[3-5]。细菌

作为生物地球化学循环的主要驱动者，能敏感地

预警生态系统结构和功能的变化[3-4]。Hou 等发现

沉积物中厌氧绳菌的多样性高于水相[6]。大量的

研究表明，厌氧绳菌分布在含盐量较高的海洋沉

积物 [7-8]、河流沉积物 [5]、热液口 [9-10]和湿地土  
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壤[11]等环境[12-13]。例如：Abia 等在南非阿皮斯河

中发现厌氧绳菌是沉积物中的优势细菌[5]；Cleary

等发现海绵生物类型、海洋沉积物等因素解释了

厌氧绳菌等细菌群落空间变异的 84%[7]，他们后

来又证实沉积物深度和生境是潮间带河口沉积物

厌氧绳菌等细菌群落空间变异的主要因素[14]。简

言之，生境是驱动厌氧绳菌等细菌群落空间变异

的主要因素[7,14]。Li 等证明厌氧绳菌群落是沙漠

演变为绿洲过程中出现的重要性指示生物[15]。然

而，关于蒙古高原半干旱区不同水分梯度下厌氧

绳菌群落的空间异质性和环境驱动力等问题至今

尚不明晰。 

水分通常被认为是驱动半干旱区生物多样性

及空间分布的限制性因子[16-17]。因此，本研究针

对以下科学问题：半干旱区水生的河床环境、湿

生的河漫滩环境以及旱生的草原阶地环境是否存

在厌氧绳菌群落的空间分布异质性？生境变化是

否为决定厌氧绳菌群落空间分布异质性的核心因

素？生境本身还是其中更为核心的环境因子决定

了厌氧绳菌群落的空间异质性？水分含量是否为

驱动厌氧绳菌群落空间异质性的主要环境因子？

利用 16S rRNA 基因高通量测序技术分析水生、湿

生、旱生环境中厌氧绳菌群落的空间分布特征及

环境驱动力，目的是揭秘水分梯度关联的河床环

境、湿生河漫滩环境以及旱生草原阶地环境下厌

氧绳菌群落空间异质性的核心环境驱动力，以期

为半干旱区水分胁迫下河流湿地萎缩及草原荒漠

化的早期预警提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  样带选择、采样点设置及理化特性 

研究区域位于蒙古高原半干旱区锡林流域中

游，地理坐标为 43°36′−44°29′N、115°32′−117°12′E。

沿着水分梯度依次采集水生的河床中心沉积物

(R1)、水生的河床堆积侧沉积物(R2)、水生的牛

轭 湖 沉 积 物 (R3) 、 邻 近 河 床 的 灯 芯 草 (Juncus 

effusus)河滨湿地土壤(W1)、远离河床的鹅绒委陵

菜(Potentilla anserina)河滨湿地土壤(W2)、邻近湿

地 的 旱 生 羊 草 (Leymus chinensis) 典 型 草 原 土 壤

(T1)、远离湿地的旱生大针茅(Stipa grandis)典型草

原土壤(T2)，沉积物/土壤的采集深度均为 0−10 cm

表层。采样时间为 2017 年 7 月上旬，其中水生的

河床中心样带 R1 包括 R11−R16 等 6 个样品、水生

的河床边缘样带 R2 包括 R21−R24 等 4 个样品、

水生的牛轭湖样带 R3 包括 R31−R35 等 5 个样品、

湿生的低河滨带 W1 包括 W11−W14 等 4 个样品、

湿生的高河滨带 W2 包括 W21−W23 等 3 个样品、

旱生的低阶地羊草样带 T1 包括 T11−T16 等 6 个样

品、旱生的高阶地大针茅样带 T2 包括 T21−T26 等

6 个样品。34 个沉积物/土壤样品布点方案及样品

的 检 测 方 法参 照 文 献 [18]。 受 半 干旱 区 气 候影

响，W 和 T 样带地表有明显的积盐现象，沉积物/

土壤的理化特性见表 1。 

1.2  主要试剂和仪器 

Fast DNA® SPIN Kit for Soil，MP Biomedical

公司；QIAquick PCR Purification Kit，Qiagen 公

司。QuantiFluor™-ST 蓝色荧光定量系统，Promega

公司。 

1.3  沉积物/土壤 DNA 的提取、PCR、高通量

测序和测序数据分析 

沉积物 /土壤样品宏基因组 DNA 提取按照

Fast DNA® SPIN Kit for Soil 说明进行。用 16S 

rRNA 基因 V3−V4 区引物进行 PCR 扩增，引物为

338F (5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3′)和 806R 

(5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)。PCR 反应

体系和条件参见文献[18]。所有样品的 PCR 产物

经纯化和定量后送往北京百迈客生物科技有限公

司，Illumina MiSeq PE300 测序平台进行高通量测

序 [18]。全部样品 16S rRNA 基因序列已上传至

NCBI ， 登 录 号 为 SRR8835404−SRR8835447 。  

34 个样品共获得 3 115 787 条优质序列(459 bp)，

先运用 UPARSE 软件在 97%相似性水平上聚类为

43 830 个可操作分类单元(operational taxonomic 
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unit，OTU)，再运用 RDP classifier 软件对上述

OTU 进行分类学(门、纲、目、科、属、种)注释

获得 791 种细菌， 后运用 SILVA 数据库将 34 个

样品获得的 791 种细菌在每个样品中分配的细菌种

类及其种类对应的序列数进行物种组成的划分和

相对丰度的计算[18]。从 791 种细菌中选择来自厌氧

绳菌科(Anaerolineaceae) 6 个属中的 15 种细菌进行

研究。这 15 种细菌来自绿弯菌门(Chloroflexi)厌氧

绳菌纲 (Anaerolineae)厌氧绳菌目 (Anaerolineales)

厌氧绳菌科(Anaerolineaceae) (表 2)。目前能被明 

 
表 1  半干旱区锡林河系统沉积物/土壤样品的理化特征 
Table 1  The physicochemical properties of sediment/soil samples from Xilin River ecosystem of semiarid region 
样品 

Sample 

黏粒 

Clay (%) 

粉粒 

Silt (%) 

砂粒 

Sand (%) 

水分 

Moisture (%)

pH 盐度 

DS (mg/kg)

氨氮 

AM (mg/kg)

硝态氮 

NR (mg/kg)

总有机碳 

TOC (g/kg) 

总氮 

TN (g/kg)

总磷 

TP (g/kg)

R11 0.00 0.03 99.97 17.95 8.03 0.31 1.04 5.17 2.57 0.44 0.08 

R12 0.00 0.06 99.94 17.85 8.05 0.29 1.12 5.83 2.53 0.42 0.11 

R13 0.00 0.04 99.96 17.92 8.04 0.32 1.06 5.25 2.55 0.43 0.13 

R14 0.00 0.02 99.98 17.84 7.91 0.22 1.00 3.77 2.34 0.32 0.08 

R15 0.00 0.03 99.97 17.92 8.04 0.31 1.05 5.17 2.57 0.43 0.09 

R16 0.00 0.02 99.98 17.94 8.02 0.32 1.03 5.16 2.58 0.45 0.07 

R21 1.61 4.40 93.99 20.23 8.36 1.27 38.42 14.53 7.17 0.99 0.22 

R22 1.65 4.60 93.75 20.18 8.31 1.18 26.48 5.89 7.19 1.06 0.27 

R23 1.61 4.40 93.99 20.22 8.35 1.29 39.47 14.58 7.17 0.98 0.23 

R24 1.61 4.30 94.09 20.23 8.37 1.26 36.38 14.49 7.15 0.99 0.22 

R31 1.66 4.50 93.84 23.17 8.75 1.24 23.74 7.63 24.54 1.97 0.36 

R32 1.64 4.70 93.66 24.05 8.67 1.21 26.89 11.15 24.27 1.92 0.33 

R33 1.63 4.60 93.77 24.14 8.65 1.18 20.74 5.91 24.35 1.88 0.31 

R34 1.67 4.50 93.83 23.19 8.74 1.23 23.91 8.28 24.60 1.98 0.36 

R35 1.65 4.40 93.95 22.16 8.73 1.22 23.86 8.22 24.57 1.96 0.37 

W11 0.00 1.53 98.47 22.24 8.62 1.08 7.73 4.51 8.88 1.14 0.26 

W12 0.02 1.59 98.39 21.19 8.72 1.13 10.95 6.31 9.13 1.23 0.31 

W13 0.00 1.51 98.49 22.21 8.59 1.07 8.18 5.01 8.89 1.12 0.27 

W14 0.00 1.56 98.44 22.25 8.66 1.09 8.17 5.07 8.87 1.16 0.28 

W21 2.86 16.19 80.95 20.88 8.64 1.32 7.92 9.42 10.69 1.26 0.33 

W22 2.17 16.62 81.21 20.69 8.67 1.29 6.41 10.68 10.91 1.29 0.32 

W23 3.89 19.96 76.15 19.28 8.49 1.39 6.86 8.08 11.05 1.37 0.38 

T11 13.22 24.84 61.94 15.78 8.35 1.81 6.73 17.69 14.54 2.83 0.61 

T12 15.18 22.14 62.68 15.19 8.23 1.84 6.50 17.94 15.02 2.88 0.66 

T13 14.74 23.29 61.97 15.26 8.19 1.76 5.73 19.28 14.50 2.92 0.63 

T14 16.02 24.01 59.97 15.37 8.28 1.79 5.38 16.31 15.05 2.95 0.64 

T15 13.21 24.91 61.88 15.76 8.31 1.82 6.76 17.73 14.52 2.79 0.63 

T16 13.17 24.68 62.15 15.79 8.37 1.81 6.74 17.68 14.57 2.86 0.57 

T21 6.15 22.04 71.81 14.37 8.41 1.75 6.91 16.17 13.97 2.59 0.69 

T22 6.88 22.19 70.93 14.96 8.39 1.83 5.44 18.86 13.99 2.64 0.72 

T23 5.79 21.67 72.54 14.55 8.42 1.74 9.17 21.24 13.45 2.55 0.68 

T24 6.18 22.03 71.79 14.36 8.43 1.75 6.88 16.64 13.98 2.56 0.71 

T25 6.16 22.06 71.78 14.38 8.42 1.76 6.97 16.67 13.95 2.58 0.68 

T26 5.18 20.15 74.67 14.42 8.49 1.81 6.38 16.33 13.35 2.43 0.65 

注：表中数值代表 3 个重复的平均值；黏粒：<2 μm；粉粒：2−20 μm；砂粒：>20 μm. 

Note: The values represented the average of triplicates. Clay: <2 μm; Silt: 2−20 μm; Sand: >20 μm; DS: Dissolved salt; AM: Ammonia 
nitrogen; NR: Nitrate nitrogen; TOC: Total organic carbon; TN: Total nitrogen; TP: Total phosphorus. 
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表 2  半干旱区锡林河系统沉积物/土壤细菌谱系及厌氧菌科中所有物种的丰度分布 
Table 2  Sediment/soil bacterial lineage of all species from Anaerolineaceae and abundance distribution, Xilin River 
ecosystem of semiarid region 
属 Genus 种 Species Average relative abundance±standard deviation (%) 

R1 R2 R3 W1 W2 T1 T2 

厌氧绳菌属 

Anaerolinea 

Anaerolinea_o1 0.00±0.00 0.00±0.00 0.04±0.04 0.09±0.04 0.01±0.01 0.00±0.00 0.00±0.00 

Anaerolinea_u2 0.12±0.22 0.48±0.05 1.03±0.37 2.12±0.94 0.22±0.21 0.00±0.00 0.00±0.00 

Anaerolinea_u3 0.01±0.01 0.08±0.01 0.07±0.03 0.08±0.04 0.00±0.00 0.00±0.00 0.00±0.00 

纤绳菌属 

Leptolinea 

Leptolinea_us4 0.01±0.01 0.46±0.07 0.14±0.07 0.13±0.05 0.00±0.00 0.00±0.00 0.00±0.00 

Leptolinea_u5 0.02±0.05 0.29±0.11 0.24±0.03 0.32±0.11 0.02±0.02 0.00±0.00 0.00±0.00 

Leptolinea_o6 0.02±0.04 0.34±0.02 0.14±0.03 0.15±0.04 0.00±0.00 0.00±0.00 0.00±0.00 

非培养菌属 

Uncultured 

Uncultured_o7 0.18±0.10 0.81±0.07 0.63±0.10 0.57±0.21 0.39±0.31 0.14±0.03 0.14±0.02 

Uncultured_u8 0.36±0.26 2.39±0.16 1.10±0.17 1.22±0.31 0.46±0.10 0.17±0.02 0.15±0.04 

长绳菌属 

Longilinea 

Longilinea_o9 0.01±0.02 0.20±0.02 0.06±0.04 0.11±0.05 0.00±0.00 0.00±0.00 0.00±0.00 

Longilinea_u10 0.00±0.01 0.02±0.00 0.05±0.05 0.18±0.06 0.01±0.01 0.00±0.00 0.00±0.00 

Levilinea Levilinea_o11 0.00±0.01 0.01±0.00 0.02±0.01 0.07±0.03 0.00±0.00 0.00±0.00 0.00±0.00 

Uncultured Uncultured_uc12 0.00±0.00 0.00±0.00 0.03±0.03 0.09±0.05 0.00±0.00 0.00±0.00 0.00±0.00 

Other Other_o13 0.02±0.05 0.06±0.01 0.15±0.03 0.13±0.07 0.00±0.00 0.00±0.00 0.00±0.00 

Uncultured Uncultured_ua14 0.01±0.02 0.01±0.01 0.07±0.04 0.06±0.01 0.00±0.01 0.00±0.00 0.00±0.00 

Uncultured_us15 0.00±0.00 0.00±0.00 0.00±0.00 0.00±0.00 0.21±0.10 0.01±0.01 0.01±0.01 

Note: u: Uncultured; o: Other; us: Uncultured_soil_bacterium; uc: Uncultured_Chloroflexi_bacterium; ua: 
Uncultured_anaerobic_bacterium. The number represented the serial number of each species. 

 
确注释的菌种有限，高通量测序数据庞大导致获得

的大量种属甚至科目都无具体的名称，本研究基于

“溯源命名法”将选定的物种重新命名：将没有明确

分类学名称的物种(others，uncultured bacterium)向

上追溯到属、科、目、纲甚至门水平直至有明确的

分类学名称为止，并加注数字编号以便于后续分析

(表 2)。 

1.4  数据的统计分析 

用 Excel 2010 进行柱状图和线性回归分析等

基本图形绘制。采用 SPSS 22.0 进行 ANOVA 单因

素方差分析和 Pearson 相关性分析。用百迈客生物

云计算平台(BMKCloud)内置 R 语言绘制 Heatmap

图。用 CANOCO 5.0 进行不同样品 Anaerolineaceae

群落与环境因子的冗余分析(redundancy analysis，

RDA) 和 单 个 环 境 因 子 的 变 异 权 重 解 释 度 分 析

(variation partitioning analysis，VPA)。 

2  结果与分析 

2.1  高通量测序结果  

由图 1 和表 2 可知，来自厌氧绳菌科的 15 种

菌 高相对丰度依次为 Anaerolinea_u2 (2.70%)、

Uncultured_u8 (2.53%)、Uncultured_o7 (0.91%)、

Leptolinea_us4 (0.57%)、Leptolinea_u5 (0.48%)、

Leptolinea_o6 (0.36%)、Uncultured_us15 (0.34%)、

Longilinea_u10 (0.26%)、Longilinea_o9 (0.22%)、

Other_o13 (0.21%) 、 Uncultured_uc12 (0.15%) 、

Uncultured_ua14 (0.13%)、Anaerolinea_o1 (0.12%)、

Anaerolinea_u3 (0.12%)、Levilinea_o11 (0.10%)。

其中，Anaerolinea_u2 和 Uncultured_u8 为 优势

菌 ， 相 对 丰 度 大 于 1.00% 。 Uncultured_o7 和

Leptolinea_us4 为 次 优 势 菌 ， 相 对 丰 度 介 于

0.50%−1.00%。有 6 种菌属于中等优势菌，相对丰

度介于 0.20%−0.50%。剩余 5 种菌相对罕见，相

对丰度低于 0.20%。 

2.2  半干旱区锡林河系统沉积物/土壤厌氧绳菌

群落的组成、丰度及空间分布特征 

图 1 显示，15 种厌氧绳菌的累积相对丰度依

次为 0.35%−2.55% (R1)、4.93%−5.47% (R2)、

3.01%−5.53% (R3)、1.90%−6.54% (W1)、0.79%− 

2.37% (W2)、0.25%−0.38% (T1)、0.19%−0.38% 

(T2)，沿着 R1、R2、R3、W1、W2、T1、T2 水 
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分梯度，15 种细菌总体呈现先增加后降低的分布

趋势，在旱生环境的 T1 和 T2 样带分布 低，在

湿 生 环 境 的 W1 样 带 分 布 高 。 综 上 ，

Anaerolinea_o1、Anaerolinea_u2、Longilinea_u10、

Levilinea_o11 、 Uncultured_uc12 、 Other_o13 、

Uncultured_us15 适 合 于 湿 生 的 W1 环 境 ，

Leptolinea_us4 、 Leptolinea_u5 、 Leptolinea_o6 、

Uncultured_o7、Uncultured_u8、Longilinea_o9

适 合 于 水 生 的 R2 环 境 ， Anaerolinea_u3 和

Uncultured_ua14 适合于水生的 R3 环境。 

图 1 显示，厌氧绳菌科中的 15 种细菌组成及

丰 度 各 异 。 具 体 而 言 ， Anaerolinea_o1 、

Anaerolinea_u2、Anaerolinea_u3、Leptolinea_us4、

Leptolinea_u5、Leptolinea_o6 主要分布在水生环境

的 R2、R3、W1 样带， 高相对丰度依次出现在

W13 (0.12%)、W11 (2.70%)、R33 (0.12%)、R24 

(0.57%)、R22 (0.48%)、R24 (0.36%)。Uncultured_o7、

Uncultured_u8 、 Longilinea_o9 高 丰 度 分 别 为

0.91%、2.53%、0.22%。Longilinea_u10、Levilinea_o11、

Uncultured_uc12 高相对丰度均出现在 W13，依

次 为 0.26% 、 0.10% 、 0.15% 。 Other_o13 、

Uncultured_ua14、Uncultured_us15 高相对丰度依

次出现在 W14 (0.21%)、R33 (0.13%)、W21 (0.34%)。

Leptolinea_us4 、 Leptolinea_o6 、 Uncultured_o7 、

Uncultured_u8、Longilinea_o9 均在 R24 出现 高

峰，Anaerolinea_o1、Longilinea_u10、Levilinea_o11、

Uncultured_uc12 均 在 W13 出 现 高 峰 ，

Anaerolinea_u3 和 Uncultured_ua14 在 R33 出现

高峰，Anaerolinea_u2 在 W11 出现 高峰。 

2.3  半干旱区锡林河系统沉积物/土壤样品间厌

氧绳菌群落不同种群的相似性 

Heatmap (图 2)显示，水生环境的 R2、R3

样带和湿生环境的 W1、W2 样带种群组成较为

丰富且相似度较高，聚为一大类，水生环境的

R1 样带和旱生环境的 T1、T2 样带种群组成较

为单一且相似度较高，聚为一大类。这说明本

研究选择的厌氧绳菌群落能有效区分生境间的

水分差异，是反映生境间水分差异的重要指示

生物。 

2.4  半干旱区锡林河系统厌氧绳菌不同种群的

空间异质性及成因分析 

由 Pearson 相关性分析(表 3)可知，所有种群

与含水量、氨氮(Uncultured_us15 除外)、砂粒含

量(Uncultured_us15 除外)、pH 等呈正相关关系，

而且大多数达到显著(P<0.05)或极显著(P<0.01)水

平，说明这 15 种菌可能是适应高水砂环境的游离

型细菌。有 9 种菌与总有机碳也呈现正相关关系，

说明这 9 种菌可能为异养菌，其中 7 种菌与 TOC

之间未达到显著(P>0.05)相关水平，说明这些菌是

自养偏异养的混合营养型细菌。所有的菌与其他

的环境因子：黏粒、粉粒、可溶性盐、全氮、全

磷、硝氮都呈现负相关关系(Uncultured_us15 和粉

粒、DS 呈正相关关系除外)，可见这些菌不适应

黏粒和粉粒以及盐和营养相对丰富的环境。综

上，厌氧绳菌中全部种群(Uncultured_us15 除外)

都是适应相对高水砂、高氨、相对低盐、高 pH

值、寡营养、自养或异养混合的游离型耐盐氨氧

化细菌。 

RDA (图 3A)结果显示，第 1 排序轴与第 2 排

序轴的解释度分别为 81.12%和 4.50%。厌氧绳菌

中有 14 个种群分布在水砂、氨、pH 值较高的水

生沉积物 R3 和邻近水源的低河滨湿地 W1，而

Uncultured_us15 主要分布在远离水源的高河滨湿

地 W2。总体上，厌氧绳菌中 15 种菌都适应于水

分含量较高的水生和湿生环境。简言之，RDA 分

析结果与 Pearson 相关性分析结果具有一致性。通

过变异权重分析(图 3B)，11 个已知环境因子变异

的总解释度高达 91.0%，其中水分、AM 和 DS 的

解释度分别为 64.8%、8.9%、7.5%，三者的蒙特

尔 检 验 P<0.01 。 仅 仅 水 分 因 子 的 解 释 度 接 近

65.0%，说明水分是解释厌氧绳菌群落空间异质

性的核心环境驱动力。通过线性回归分析(图 4)进

一步证实，水分是驱动厌氧绳菌群落空间异质性

的核心环境因子。 
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图 2  半干旱区锡林河系统沉积物/土壤样品间厌氧绳菌不同种群的相似性 
Figure 2  Similarity analysis among sediment/soil samples as well as different Anaerolineaceae populations from Xilin 
River ecosystem in semiarid region 
注：物种缩写同表 2. 

Note: Abbreviations in all species from Anaerolineaceae family seen in Table 2. 
 

表 3  沉积物/土壤厌氧绳菌科不同种群与环境因子之间的 Pearson 相关性分析 
Table 3  Pearson correlations between sediment/soil environmental factors and different populations of Anaerolineaceae 
from Xilin River ecosystem in semiarid region 
种群 

Populations 

黏粒 

Clay 

粉粒 

Silt 

砂粒 

Sand 

含水量 

Moisture 

pH 氨氮 

AM 

总有机碳 

TOC 

总氮 

TN 

总磷 

TP 

溶解性盐

DS 

硝氮 

NR 
Anaerolinea_o1 −0.35 −0.39* 0.39* 0.59** 0.46** 0.05 0.13 −0.17 −0.23 −0.13 −0.47**
Anaerolinea_u2 −0.44** −0.50** 0.49** 0.70** 0.50** 0.21 0.13 −0.25 −0.32 −0.18 −0.52**
Anaerolinea_u3 −0.47** −0.57** 0.56** 0.78** 0.45** 0.63** 0.21 −0.28 −0.39* −0.16 −0.42* 
Leptolinea_us4 −0.35* −0.43* 0.41* 0.50** 0.16 0.85** −0.06 −0.31 −0.36* −0.07 −0.12 
Leptolinea_u5 −0.50** −0.59** 0.57** 0.76** 0.46** 0.60** 0.13 −0.32 −0.40* −0.17 −0.48**
Leptolinea_o6 −0.43* −0.53** 0.51** 0.61** 0.25 0.86** −0.01 −0.36* −0.42* −0.12 −0.23 
Uncultured_o7 −0.47** −0.51** 0.51** 0.76** 0.44** 0.73** 0.15 −0.33 −0.41* −0.13 −0.38* 
Uncultured_u8 −0.47** −0.55** 0.54** 0.65** 0.26 0.84** −0.05 −0.41* −0.46** −0.16 −0.27 
Longilinea_o9 −0.41* −0.49** 0.48** 0.55** 0.20 0.74** −0.13 −0.37* −0.40* −0.12 −0.23 
Longilinea_u10 −0.38* −0.43* 0.42* 0.59** 0.45** 0.07 0.04 −0.22 −0.26 −0.15 −0.47**
Levilinea_o11 −0.36* −0.42* 0.41* 0.52** 0.36* 0.03 −0.02 −0.23 −0.26 −0.17 −0.45**
Uncultured_uc12 −0.32 −0.37* 0.36* 0.52** 0.39* 0.04 0.06 −0.17 −0.21 −0.12 −0.42* 
Other_o13 −0.47** −0.56** 0.55** 0.80** 0.50** 0.46** 0.362* −0.21 −0.35* −0.21 −0.49**
Uncultured_ua14 −0.42* −0.50** 0.49** 0.76** 0.52** 0.30 0.38* −0.16 −0.30 −0.19 −0.508**
Uncultured_us15 −0.02 0.23 −0.15 0.10 0.21 −0.14 −0.04 −0.08 −0.01 0.08 −0.06 

注：*：在 0.05 水平(双侧)上显著相关；**：在 0.01 水平(双侧)上显著相关. 

Note: *: Correlation was significant at the 0.05 level (2-tailed); **: Correlation was significant at the 0.01 level (2-tailed). 
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图 3  半干旱区锡林河系统沉积物/土壤厌氧绳菌群落不同种群与环境因子的冗余分析(A)及环境因子的变异权重

分析(B) 
Figure 3  Redundancy analysis (RDA) of the different populations from sediment/soil Anaerolineaceae communities and 
environmental factors (A) as well as variation partitioning analysis of environmental drivers (B) from Xilin River 
ecosystem in semiarid region 
Note: Sp1: Anaerolinea_o1; Sp2: Anaerolinea_u2; Sp3: Anaerolinea_u3; Sp4: Leptolinea_us4; Sp5: Leptolinea_u5; Sp6: Leptolinea_o6; 
Sp7: Uncultured_o7; Sp8: Uncultured_u8; Sp9: Longilinea_o9; Sp10: Longilinea_u10; Sp11: Levilinea _o11; Sp12: Uncultured_uc12; 
Sp13: Other_o13; Sp14: Uncultured_ua14; Sp15: Uncultured_us15. Abbreviations in all species from Anaerolineaceae family seen in 
Table 2. 

 
3  讨论 

3.1  半干旱区锡林河系统表层沉积物/土壤厌氧

绳菌群落分布的生境特征 

Cleary 等证明生境是影响厌氧绳菌等细菌群

落空间变异的重要因素[7,14]，这为本研究水分梯

度下厌氧绳菌种群的空间异质性和生境密切相关

的结果提供了科学证据。Li 等发现沙漠演变绿洲

过程中厌氧绳菌转变为优势菌的研究结果[15]与本

研究发现的厌氧绳菌全部种群主要分布在水生 R

和湿生 W 环境而非旱生 T 环境的结果具有一致

性。丁苏丽等证明厌氧绳菌等是红树林表层沉积

物中的优势菌[19]。Huang 等证明湖泊湿地沉积物中

含有丰富的厌氧绳菌[20]。Williams 等揭示塞文河口

沉积物具有丰富的多样性，以厌氧菌为主 [21 ]。

Sutcliffe 等在富铀沉积物中发现了厌氧绳菌纲新 
 

 

成员[22]。薛银刚等发现厌氧绳菌纲是区分太湖不

同 湖 区 沉 积 物 细 菌 群 落 时 空 异 质 性 的 关 键 类    

群[23]。靳亮等发现不可培养的厌氧绳菌目等是区

分尕海湖水陆过渡带湿地细菌群落空间异质性的

重要类群[24]。李本行等发现厌氧绳菌纲是人工湿

地生态沟渠中的优势类群(10%)，而且对湿地垂直

流水分的波动响应敏感[25]。Liu 等发现厌氧绳菌还

是 城 市 污 泥 系 统 的 优 势 细 菌 [26] 。 上 述 文 献 报    

道[1-15,19-28]均为本文关于厌氧绳菌不同种群主要分

布在水生 R 和湿生 W 环境而非旱生 T 环境的研究

结果提供了重要的科学证据，说明厌氧绳菌不同

种群主要分布于水生和湿生环境中的结果是正确

的。综上，厌氧绳菌群落是水生系统沉积物和湿

地土壤中的优势细菌[1-15,19-28]，不适合生存于旱生

草原土壤中[15]。 
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3.2  半干旱区锡林河表层沉积物/土壤厌氧绳菌

群落空间异质性的环境驱动力 

本研究基于厌氧绳菌群落与环境因子的相关

性(表 3)、RDA (图 3A)、VPA (图 3B)和线性回归

(图 4)分析均证明水分是影响厌氧绳菌群落空间

异质性的关键因子，这和 Li 等沙漠演变绿洲过

程中水分增加决定厌氧绳菌转变为优势菌的研究

结果[15]具有一致性。尽管没有水分驱动厌氧绳菌

群落空间分布变化的研究报道，但几乎全部的文

献[1-15,19-28]都证明厌氧绳菌群落关联各级分类学水

平 的 绿 弯 菌 门 (Chloroflexi) 厌 氧 绳 菌 纲

(Anaerolineae)厌氧绳菌目 (Anaerolineales)厌氧绳

菌科(Anaerolineaceae)厌氧绳菌属(Anaerolinea)分

布在水生系统沉积物和湿地土壤中，这为本文厌

氧绳菌群落种水平下的全部种群主要分布在水生

系统沉积物和湿地土壤的研究结果提供了间接的

科学证据，说明水分是驱动水生、湿生和旱生环

境厌氧绳菌群落空间异质性的决定性因素。换句

话说，厌氧绳菌群落是干涸化湿地复湿过程中出

现的标志性生物(图 5)。 

本研究发现厌氧绳菌种群主要分布在氨氮浓

度较高的水生沉积物 R2 和 R3 中，说明氨氮对厌

氧绳菌不同种群空间分布变化有重要影响，这与

Zhu 等发现 NH4
+浓度是驱动厌氧绳菌等细菌群落

空间分布变化的主要环境因子[29]的结果相一致。

同时，Bhattacharjee 等发现厌氧绳菌是厌氧氨氧

化生物反应器中重要的微生物类群[30]，Chen 等证

实厌氧绳菌在高浓度氨水的硝化序批式反应器中

丰度高达 7.02%[31]，Wang 等证实厌氧绳菌是序批

式生物膜反应器厌氧生物膜的优势微生物群落，

具有氨氧化功能[32]。Cai 等证实溶氧和氨氮是影响

厌氧绳菌等细菌群落的主要因素[33]。综上，厌氧

绳菌群落可能是氨氧化微生物，厌氧绳菌群落的

空间变异可能与底物浓度密切相关(图 5)。 

本研究发现盐度是影响厌氧绳菌群落空间分

布变化的重要环境因子，可能和蒙古高原半干旱

区沉积物及湿地土壤盐度相对较高有关系，有研

究[11,34-35]证实盐度会影响到厌氧绳菌等微生物群

落结构丰度及空间分布变化，这为本研究中盐度

对厌氧绳菌不同种群空间分布变化有重要影响的

结果提供了科学依据。可见这些菌不适应于黏粒

和粉粒以及盐度和营养相对丰富的环境。本研究

野外调查表明，半干旱区内陆河系统受蒸发量大

于降水量的影响，沉积物/土壤全剖面盐基饱和，

表层积盐导致湿生 W 和旱生 T 土壤出现盐结皮。

在盐度整体偏高的大背景下，绝大多数厌氧绳菌

种群(Uncultured_us15 除外)适应于盐度相对较低

的环境，可能为耐盐菌(图 5)[11,34-35]。 

Wang 等发现厌氧绳菌与有机碳的降解有关[12]，

Zhu 等证实异养型的厌氧绳菌参与有机化合物的

降解[29]，这和本研究厌氧绳菌中部分种群属于异

养菌的结果相一致。Fullerton 等发现绿弯菌门多数

厌氧绳菌科可能是异养菌，也可能是自养菌[36]。

这进一步为本研究发现的厌氧绳菌群落中 9 个种

群和 6 个种群分别与有机碳呈现正负相关的结果

提供了科学依据。简言之，厌氧绳菌可能是自养

菌，也可能是异养菌。早在 1959 年，Pavlovic 发现

哺乳动物肠道中存在游离型的厌氧绳菌，其隶属

于不可培养的绿弯菌门[37]。但是，哺乳动物肠道

中不可培养的厌氧绳菌种群和本研究中不可培养

(Uncultured_o7、Uncultured_u8、Uncultured_uc12、

Uncultured_ua14、Uncultured_us15)厌氧绳菌的结

果具有一致性。推测原因是：(1) 不管是哺乳动

物肠道[37]还是本研究水生 R 样带都为不可培养

的厌氧绳菌种群提供了相对厌氧的环境 [37-39]；

(2) 本研究所选蒙古高原半干旱区锡林河湿地和

典型草原为我国的主要放牧区，表层沉积物 /土

壤中富集的牲畜粪便可能和肠道环境 [37]具有游

离型厌氧绳菌种群所需有机营养及环境条件。本

研究发现灯芯草(Juncus effusus)湿地土壤(W1)中

厌 氧 绳 菌 的 组 成 和 丰 度 明 显 高 于 鹅 绒 委 陵 菜

(Potentilla anserina)湿地土壤(W2)，说明地上植

被组成变化可能会影响地下微生物菌群组成和空

间分布变化[40-41]。 
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图 4  半干旱区锡林河系统基于线性回归分析厌氧菌科不同种群与沉积物/土壤水分的关系 
Figure 4  The relationship between different populations from Anaerolineaceae family and sediment/soil moisture based 
on linear regression analysis from Xilin River ecosystem in semiarid region  
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图 5  基于网络拓扑分析半干旱区锡林河系统厌氧绳菌不同种群与关键环境因子的关联性 
Figure 5  Association of different Anaerolineaceae populations with crucial environmental factors using network topology 
analysis from Xilin River system in semiarid region  
注：橙色、紫色、蓝色分别代表水分、氨氮、盐度 3 个环境因子；环境因子关联的图注越大和箭头越粗表示环境因子的影响力

越大；箭头朝向菌和背离菌分别表示菌和环境因子呈现正相关、负相关关系；箭头越长表示相关系数越大(表 3). 菌的全称见    

图 3. 

Note: The orange, purple and blue circles respectively represented moisture, ammonia nitrogen (AM) and dissolved salt (DS); The larger 
the circles or the coarser the arrows corresponding to environmental factors represented the greater their influences; The arrow oriented 
and deviated Anaerolineaceae populations represented the positive and negative correlation between Anaerolineaceae populations and 
environmental factors, respectively; The longer the arrow, the greater the correlation coefficient (Table 3). The abbreviations of 
Anaerolineaceae populations were shown in Figure 3.  
 

此外，R1 样带 6 个样品均为砂质沉积物，但 R14

的 pH、盐度、硝态氮等明显低于其他 5 样品   

(表 1)。野外调查发现位于锡林河大桥下方的 R14

是铁锰结核富集区，这可能是 R1 样带中 R14 厌氧

绳菌的组成和丰度明显于其他 5 样品的原因[42]。

R3 样带中 R33 样品明显高于其他样品，可能与牛

轭湖发育时间长短及发育程度有关。W1 样带中

W12 明显低于其他样品以及 W2 中 W21 明显高于

其他样品，这可能与河漫滩样带本身由水分巨大

波动引起的氧化还原条件频繁交替有关[43-44]。 

4  结论 

蒙古高原半干旱区厌氧绳菌群落沿着水分梯

度呈现明显的空间异质性，全部种群优先分布在

高水砂、高氨、高 pH 值、相对低盐的水生系统沉

积物和湿地土壤中，不适合生存在全氮、硝氮、

全磷、粉粒和黏粒相对较高的旱生草原土壤中。

厌氧绳菌群落是干旱胁迫下退化湿地复湿过程中

出现的标志性生物，厌氧绳菌群落的空间异质性

主要由水分正向驱动。厌氧绳菌群落可能为异养

或自养的游离型氨氧化细菌。后续我们将检测沉

积物/土壤氧化还原电位(Eh)来验证氧化还原电位

与水分及氨氮的关联性，探究沉积物/土壤氧化还

原电位对水分和氨氮的响应，明确是水分本身还

是氧化还原电位作为核心驱动力影响厌氧绳菌群

落的空间异质性。 
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