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洞穴的优势细菌门及它们在C、N循环中的功能预测
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Abstract

洞穴作为极端环境，其中存在的细菌常常通过改变其代谢途径或其他机制来存活，

本文研究了印度Mizoram的五个洞穴的微生物多样性及其群落组成，分析了优势菌群

存在的原因。

利用PICRUSt检测到参与各种代谢途径的基因，对于揭示细菌在C、N循环中所

扮演的角色至关重要。



Background

细菌构成洞穴生物多样性的主要部分，在保持洞穴生态系统中起着关键作用。

洞穴属于寡营养环境，存在于这种营养不良环境下的细菌通常通过改变其代谢途

径或其他机制来生存。

洞穴微生物含有广泛的受地质，土壤或沉积物等因素影响的细菌群落。地球

化学因子经常会驱动细菌群落组成和多样性发生改变。

 研究是基于这样的假设：不受干扰和营养有限的洞穴栖息地将承载特定细

菌种类，洞穴地球化学参数可能有利于物种多样性和丰富度。研究目的是探索细

菌分类组成，并了解细菌群落如何响应洞穴寡营养环境。



Methods 样点

人为干扰



 Sample collection and community DNA extraction
样点：Bukpuk (CBP V3),Lamsialpuk (CLPV3),Reiekpuk (CRP V3),Khuangcherapuk (CKP V3)，

Farpuk (CFPV3）

沉积物样品的pH使用pH计去测，氧化物及微量元素使用X-ray Fluorescence测定。详细信息如下

DNA提取：the Fast DNA spin kit

引物：341F (5′-CCTACGGGAGGCAGCAG-3′)  518R (5′-ATTACCGCGGCTGCTGG-3′)



测序：Illumina sequencing，Scigenome Lab, Cochin, India。

OTU聚类：UCLUST method，相似率低于97%，Greengenes database。

相关性:PASW Statistics 18(SPSS Inc., Chicago, IL, USA)

宏基因组分析：PICRUSt软件

 Pre-processing and sequence analysis

Statistical analysis

PAST v3.02 software,

Multivariate principal component analysis (PCA)(20种物化参数，如pH，Na2O, MgO, Al2O3等）

（多元主成分分析）



Results

Geochemical characteristics of the cave sediment samples



5个洞穴被分为4个地球化学性质不同的栖息地，CKPV3、CRPV3的理
化性质相似，与其他洞穴的差别较大；影响理化性质的因素主要是
Na2O、P2O5。



Analysis of bacterial community composition

测序得到54,88,530个序列，归类为48个门
65.1%

Proteobacteria 
(24.8%)

Acidobacteria(4.2%) Firmicutes (3.6%)



the top ten phyla present in individual cave



Actinobacteria
（放线菌门）

Actinobacteria  放线菌纲  

主要的科：22个；

主要属：放线菌属，6个种

Acidimicrobiia  酸微菌纲

Thermoleophilia  嗜热油菌纲

Rubrobacteria  红色杆菌纲

MB-A2–108

Coriobacteriia

Nitriliruptoria  腈基降解菌纲

① 3个优势门：

Actinobacteria（放线菌门）

Proteobacteria（变形菌门）

Acidobacteria（酸杆菌门）



Proteobacteria
（变形菌门）
有7个属丰度高

Alphaproteobacteria              2科、3属                                            11属 

Gammaproteobacteria                 2属                                                37属

Betaproteobacteria

Deltaproteobacteria

 TA18                                      未检测到属

Epsilonproteobacteria               3科2属

Zetaproteobacteria                  未检测到属

优势纲

丰度高                                       丰度低



Acidobacteria

酸杆菌门，8科

10属

优势科                         

Solibacteraceae

Koribacteraceae

Acidobacteriaceae

Acidobacterium 

Edaphobacter

Terriglobus 

Acidicapsa

Acidopila



② Diversity estimates of the cave bacterial community

根据香浓指数，可以看出CLPV3细菌多样性较高，CBPV2细菌多样性较低。



CLPV3、CRPV3、CKPV3、CFPV3，4个洞穴的细菌群落组

成结构相似,而CBPV3的细菌群落组成与它们有明显差别。



③ Function prediction using PICRUSt

5个代谢模块：新陈代谢，遗

传信息处理，环境信息处理，

细胞过程和生物体系

洞穴样品中功能基因的相对丰度

氨基酸代谢
（24％）

碳水化合物代谢（23％）



C循环涉及3个反应：碳降解、碳固定、甲烷代谢

α-淀粉酶，糖化酶，

新型支链淀粉酶和

支链淀粉酶，α-葡

糖苷酶，内切葡聚

糖酶;β-葡聚糖酶，

β-葡糖苷酶等

C循环



甲烷循环在洞穴中普遍存在。

甲烷
循环



N循环



④ Association between bacterial communities with geochemical parameters



Fe2O3与香浓多样性指数（细菌多样性）呈正相关（r=0.93），其次为Al2O3。

NiO（-0.84）、SO3（-0.81）和MnO（-0.82）和细菌多样性呈负相关。



Discussion
①Analysis of bacterial community composition

NGS方法的分析研究正在成为分析地下生态系统隐蔽微生物多样性的重要手段。

在营养有限的环境竞争资源更为激烈，有助于自然选择，可以导致细菌群落的创新和多样化。

放线菌门作为优势菌门出现在所有的洞穴样品中，从未开发的环境中分离稀有和新颖的放线菌是研

究的重要领域。诺卡氏菌科是门下的优势科，属寡营养型，可以代谢各种底物，如甲苯、除草剂等；链

霉菌属可以代谢醇、糖、氨基酸等，合成抗生素。



变形菌门以α-变形菌亚门和γ-变形菌亚门为主，其下一些物种可以通过特殊的途

径（ATP结合盒、TRAP ：三重ATP独立的周质转运蛋白）在极端环境下生存。硫杆菌

可以通过氧化硫和二价铁化合物获得能量；Burkholderia（伯克霍尔德菌）属于固氮细

菌，能够降低各种异型生物质（药剂、杀虫剂等）的混合物，可以用于生物修复。

Bdellovibrio（蛭弧菌属）的独特之处在于它能进入其他细菌的周质空间并吞噬生物聚合

物，因此可以用于生物防治。



② Metabolic prediction using PICRUSt

微生物群落，主要参与全球碳和氮的生物地球化学循环。最近，通过采用16S SSU-rDNAs数

据，PICRUSt软件包被开发用于推断潜在细菌群落在洞穴沉积物中的功能作用。在洞穴样品中检测

到编码磷酸盐转运蛋白(PhnB, PhnG, PhnH, PhnI, PhnJ, and PhnM)的基因表明，细菌能形成

carbonphosphorus lyase（碳磷裂解酶），使甲基磷酸盐转化为甲烷。

在土壤和水生栖息地，细菌在氮循环中的作用得到了很好的研究，但在洞穴沉积物的研究信息

有限。此研究中发现了大量涉及N循环的基因，也为洞穴微生物的功能研究打下了很好的基础。



③ Association between bacterial communities with geochemical parameters

细菌群落结构受环境中存在的矿物质底物影响很大，本研究发现观察到Fe2O3，Al2O3与香农多样

性指数正相关关系，但也只有少数微生物能够存在寡营养和高金属含量的环境中，这是自然的选择使

微生物群落维持在这种环境下的适应性。



Conclusions

本研究使用Illumina测序来鉴定洞穴沉积物样品中存在的细菌群落的分类学多样

性，这些样品是从印度生物多样性热点的Mizoram收集的。 这些营养不良的洞穴具有

高度的系统发育多样性，包括所有层次的生物，以及更高比例的未分类序列，表明新

物种的可能性。

洞穴沉积物以放线菌门和变形菌门为主。 

Fe2O3含量与这些洞穴环境中微生物多样性的增加有关。 

生物信息学分析检测的参与各种代谢途径的基因，对于营养有限的洞穴环境中细

菌群落的生存至关重要。

 需要通过培养未培养的群落或全基因组测序进行进一步研究，以说明洞穴环境

中的实际生存策略。



综述提纲

题目：洞穴微生物的多样性及应用

摘要

前言（洞穴简介、国内外研究现状）

主题：微生物种类、优势门类、与其他环境中微生物的差异、特殊菌群（微生物参与C、N、S循环、

介导铁-锰矿物沉积和转化）、应用（抗菌素、表面活性剂及酶制剂）

展望
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