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摘 要： 冬克玛底冰川作为重要的长江源头之一，近年来主要以冰川气候、地质变化等自然地理方向的

研究为主，而对于冬克玛底冰川不同生境中可培养细菌多样性及群落构成的研究还鲜有报道。为了阐

明冬克玛底冰川可培养细菌多样性及其与环境因子的相关关系，发掘冰川微生物资源，针对冬克玛底冰

川雪、冰和融水 3种生境开展了研究。采用传统可培养法分离菌株，16S rRNA基因序列分析方法进行菌

株鉴定，统计学方法分析可培养细菌多样性及其影响因素。结果表明，本研究中可培养细菌分属于放线

菌门（Actinobacteria）、变形菌门（Proteobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）和厚壁菌门（Firmicutes）。其

中放线菌门为优势菌门，库克菌属（Kocuria）、微杆菌属（Microbacterium）和马赛菌属（Massilia）为优势

菌属。不同生境中的可培养细菌数量、群落结构和多样性均不同，冰样中可培养细菌数量最多、群落结

构复杂并且多样性最高。冬克玛底冰川分离的 36个菌属中有 8个菌属未从其他冰川分离出。冰川不同

生境中可培养细菌群落结构差异较大；Cl-和Ca2+含量及 pH是影响可培养细菌数量和多样性的主要环境

因子；可培养细菌中 32. 21%的菌株为潜在新种。冬克玛底冰川蕴含丰富的微生物资源库，此次研究发

现潜在新种46株，可以为冰冻圈微生物资源开发及利用提供数据支撑及菌种资源。
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0 引言 

冰川是由积雪经过多年反复融冻、累积和压实

等作用而形成的复杂生态系统，主要由雪、冰和融

水 3种相互关联的生境组成。冰川因其低温、寡营

养、强辐射等恶劣的自然条件，构成了冰川特有生

态环境特征，这种极端寒冷的生境中生存的大量微

生物使其成为一个天然的微生物资源保藏库。随

着全球气候变暖引发冰川消融，大量封存在冰川中

的微生物逐渐被释放出来［1］，导致冰川中大量的微

生物资源随着冰川的消融而流失。

冰川微生物主要来源于周围环境，包括细菌、

病毒、原生生物和真菌及其孢子等等，随着冰川发

育，这些微生物被封存在冰川冰中。在冰川微生物

的研究中，高通量测序、宏基因组等各种分子水平

上的研究方法现已十分普遍，但传统的培养方法因

其可得到完整的生命体，并能在个体水平研究微生

物的各项生理生化指标，是获得微生物资源和微生

物全基因组的必要手段，仍被广泛应用［2］。研究表

明，冰川中微生物细胞数量范围为 2×102~7×107 
CFU·mL-1（colony forming units per milliliter）［3-8］，细

菌群落丰富度低于土壤、水体和其他富营养生境。

大量研究中冰川可培养细菌大多来源于放线菌门、

变形菌门、拟杆菌门和厚壁菌门，但在不同生境中
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细菌群落结构不同，可培养细菌的数量也因生境的

改变而不同［9-13］。然而，目前对于冰川微生物的可

培养研究仍不够，且冰川微生物资源的流失从未

停止。

冬克玛底冰川位于唐古拉山脉，其融水作为长

江源头之一，部分冰川微生物会随融水进入下游，

这些幸存者中包含一些远古时期的细菌，可能对下

游生态系统造成重大影响。该区域的气候主要受

西风带和印度洋季风的影响，呈现出冬季干冷、

夏季暖湿的特性［14］，年平均气温为-5 ℃［15］，降水集

中于 5—9 月，降水量 436. 6 mm，占全年比例为

92. 5%~94. 1%［16］。相关可培养细菌的研究工作表

明，冬克玛底冰川雪样中细菌来源于放线菌门、变

形菌门和厚壁菌门，且放线菌门是优势门［13］；而冰

川前沿土壤可培养细菌研究同样发现放线菌门是

优势门，且 25 ℃培养条件下分离的属的丰度和多样

性大于 4 ℃［17］。通过非培养手段研究发现冬克玛底

冰川末端表层冰和基底冰也具有不同的细菌群

落［18］。这些研究表明：冰川中不同生境条件下，微

生物的群落分布差异较大，可培养微生物在异质的

生境中系统进化会发生改变［10］。目前，对于冬克玛

底冰川微生物的研究不多，且都只研究了一种冰川

生境，同时研究雪、冰和融水 3种生境能够更系统全

面地了解冰川生态系统可培养细菌多样性和群落

构成。

本文通过可培养方法，研究冬克玛底冰川

5 430 m、5 550 m 和 5 670 m 海拔表层雪、表层冰及

冰下融水 3种生境中可培养细菌多样性及其群落结

构特征，发现疑似新种 48株，丰富了冬克玛底冰川

微生物资源的理论基础，对唐古拉山区域生态环境

评估及微生物物种资源发掘有一定参考价值，以期

为之后的冰川微生物研究提供科学依据，为微生物

资源库提供数据支撑及菌种资源。

1 材料和方法 

1. 1　样品采集　

唐古拉山脉，位于中国西藏自治区东北部与青

海省边境处，东段为西藏与青海的界山，东南部延

伸接横断山脉的云岭和怒山。本研究样品于 2021
年 9月下旬在唐古拉山冬克玛底冰川（图 1），海拔每

隔 120 m采集冰、雪和融水样品，采集的所有样品用

无菌采样袋（Bombardier， 加拿大）和无菌瓶（比克

曼，中国）分装，每个海拔不同类型的样品均采集三

个平行样（图 1）。将采集的样品放入冰箱-20 ℃低

温保存运回实验以进行后续细菌培养实验。

1. 2　样品理化性质的测定　

将解冻后的样品使用定性滤纸过滤，然后取其

中一部分用 pH 测量仪（PT-10， Sartorius， 德国）对

水体样品 pH 值进行测定；取另一部分样品用电导

率测量仪（DDSJ-308A，上海雷磁）对水体电导率

（electrical conductance， EC）进行测量；Cl-、NO3
-、

SO4
2-、Na+、K+、Mg2+及Ca2+的含量均在中国科学院西

北生态环境资源研究院冰冻圈科学国家重点实验

室测定，具体方法参照文献［19］。

1. 3　细菌分离培养　

选用 5 种不同的培养基：R2A 琼脂培养基

（R2A）、R2A改良琼脂培养基（R2A-Y，培养基中每升

额外添加1 g酵母膏）、营养琼脂、胰蛋白胨大豆肉汤

培养基（TSB）和脑心浸出液肉汤（BHI），培养基参考

德国菌种保藏中心（https：//www. dsmz. de）配方。

在超净台中将冰样置于灭菌的 5 L 烧杯中，切

除表面 1 cm，取出冰样置于无菌瓶在 4 ℃冰箱缓慢

融化，雪样同样置于4 ℃冰箱缓慢融化。在超净台中

从冰样和融水样分别取 200 μL涂布于R2A、R2A-Y、

营养琼脂、TSB和 BHI琼脂培养基上。在超净台中

将 200 mL雪样融水过滤到 0. 22 μm无菌Millipor微
孔滤膜上，将滤膜悬浮在 2 mL 0. 9% 的生理盐水

中，充分震荡以悬浮细菌细胞，然后取 200 μL 涂布

在培养基表面进行培养。所有样品在无光条件下

培养，每种培养基做 6个平行样，其中 3个置于 25 ℃
条件下培养，另外 3个置于 10 ℃条件下培养。培养

1周后开始对 25 ℃培养箱的平板进行计数和不同表

型特征菌落的分离和纯化，3周后开始对 10 ℃培养

箱的平板进行同样操作。分离、纯化出的细菌加入

25%的甘油混合后放置于冻存管中并保存至-80 ℃
冰箱中。

1. 4　可培养细菌的 16S rRNA 基因的扩增以及序

列测定　

对可培养细菌进行16S rRNA基因的扩增，引物

采用通用引物 27F（5′-AGAGTTTGATCCTGGCT 
CAG-3′）和 1492R（5′-GGTTACCTTGTTACGACTT-
3′）［20］。扩增体系（25 μL）：12. 5 μLTaqDNA 聚合

酶，10. 5 μL ddH2O，1 μL 引物。扩增反应条件：

94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 30 s，55 ℃退火 30 s和
72 ℃延伸45 s进行30个循环；最后72 ℃延伸20 min。
PCR 扩增的产物送至西安擎科生物公司进行序列

测定，将测定得到的 16S rRNA 基因序列提交至
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GeneBank（NCBI）获 取 序 列 登 录 号 ：ON693689-

ON693837。
1. 5　序列比对及系统发育树的构建　

将提交至 NCBI 的 16S rRNA 基因序列在 EZ⁃
BioCloud 数据库进行比对（www. ezbiocloud. net）；

clustal muscle 方法进行比对，p-distance方法计算的

距 离 ，选 择 邻 近 相 接 法 对 序 列 进 行 分 析 ；用

MEGA11构建系统发育树。

2 结果与分析 

2. 1　冬克玛底冰川样品理化性质分析　

冰川样品中，雪的 pH值呈弱酸性，5. 71~5. 86；
EC 较低，3. 45~5. 51 μS·cm-1。Cl-、NO3

-、Na+、Mg2+

和 Ca2+含量随着海拔变化差异显著；其中 Na+、Mg2+

和 Ca2+含量随海拔增加含量降低（表 1）。雪样的

SO4
2-和K+含量随着海拔变化无显著性差异（表1）。

冰的 pH 值的范围为 6. 55~6. 57，电导率较低，

10. 93~48. 30 μS·cm-1。 Cl- 、Na+ 、K+ 、Mg2+ 、Ca2+ 、

NO3
-和SO4

2-含量随着海拔变化差异显著，其中NO3
-

和SO4
2-含量随海拔增加而增加（表1）。

冰川融水的 pH值的范围为 6. 93~7. 30；电导率

范围在 73. 30~134. 77 μS·cm-1之间。Na+、K+、Mg2+、

Ca2+、Cl-、NO3
-和 SO4

2-含量随着海拔变化差异显著，

其中 Cl- 、NO3
- 和 SO4

2- 含量随着海拔增加而增

加（表1）。

2. 2　冬克玛底冰川可培养细菌数量　

不同温度下可培养细菌数量显著不同；在 10 ℃
培养条件下，10 ℃培养温度下培养得到的细菌数量

平均值为 539 CFUs·mL-1，显著高于 25 ℃的 189 
CFUs·mL-1［图 2（a）］。雪样在 10 ℃培养条件下，可

培养细菌数量平均值是 8 CFUs·mL-1，在 25 ℃时是

12 CFUs·mL-1，10 ℃培养得到的数量平均值低于

25 ℃［图 2（b）］；冰样和融水样在 10 ℃培养条件下，

培养得到的细菌数量平均值（冰样1567 CFUs·mL-1，

融水样 44 CFU·mL-1）均显著高于 25 ℃（冰样 528 
CFU·mL-1，融水样27 CFU·mL-1）［图2（c）~2（d）］。

注：红色点表示冰样和雪样的采集点，绿色点表示融水样品的采集点。

Note：Red dots represent the collection points for ice and snow samples，while green dots represent the collection points for melt water samples.

图1　冬克玛底冰川采样点

Fig.  1　Sampling sites of Dongkemadi Glacier
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研究还发现不同样品类型，培养得到的细菌数

量也不同。在 10 ℃培养条件下从雪、冰和融水样培

养得到的细菌数量显著不同，表现为冰样>融水样>
雪样。在 25 ℃从雪、冰和融水样培养得到的细菌数

注：图（a） ~（d）分别表示冰川3种样品总的细菌数量、雪样的细菌数量、冰样的细菌数量和融水样的细菌数量。相同颜色不同大写字

母（A，B）表示不同样品类型差异显著（P<0.05）；不同小写字母（a，b）表示不同培养温度差异显著（P<0.05）。DFIW表示样品总和。

Note：Figures A，B，C，and D respectively represent the total bacterial count of the three types of glacier samples，the bacterial count of snow 

samples，the bacterial count of ice samples， and the bacterial count of melt water samples. The same color with different capital letters 

indicates significant differences in sample types （P<0.05）； Different lowercase letters indicate significant differences 

in culture temperatures （P<0.05） . DFIW represents the total of the samples.

图2　冬克玛底冰川可培养细菌数量

Fig.  2　Abundance of the culturable bacteria from the Dongkemadi Glacier

表1 冬克玛底冰川样品理化性质

Table 1 The physic-chemical properties of the samples in the Dongkemadi Glacier

样品

DF1
DF2
DF3
DI1
DI2
DI3

DW1
DW2
DW3

pH

5. 86±0. 02Ca

5. 71±0. 06Cb

5. 77±0. 06Cab

6. 56±0. 07Ba

6. 57±0. 29Ba

6. 55±0. 06Ba

6. 93±0. 27Aa

7. 24±0. 04Aa

7. 30±0. 16Aa

EC/（μS·cm-1）

3. 45±0. 15Cb

5. 51±0. 34Ca

3. 50±0. 57Cb

48. 30±1. 25Ba

10. 93±0. 42Bc

15. 03±0. 56Bb

106. 57±15. 74Ab

73. 30±12. 46Ac

134. 77±14. 97Aa

Cl-/

（μg·L-1）
20±2Cb

78±11Ca

28±12Cb

330±5Bb

247±4Bc

352±3Ba

367±4Ac

399±2Ab

497±3Aa

NO3
-/

（μg·L-1）
593±69Bb

1377±155Ba

555±171Bb

175±1Cb

240±37Cac

307±36Ca

7551±43Ac

8785±79 Ab

11693±99Aa

SO4
2-/

（μg·L-1）
159±33Ba

186±12Ba

126±38Ba

78±15Bc

107±7Bb

246±7Ba

1471±98Ac

2186±158Ab

3681±201Aa

Na+/

（μg·L-1）
74±3Ca

54±7Cb

24±6Cc

324±13Bb

151±3Bc

353±5Ba

1960±19Ab

1803±16Ac

2377±26Aa

K+/

（μg·L-1）
22±3Ca

21±4Ca

16±4Ca

399±8Ba

122±3Bc

235±5Bb

1704±17Aa

478±11Ac

547±6 Ab

Mg2+/

（μg·L-1）
48±2Ca

34±2Cb

19±2Cc

406±4Ba

183±4Bb

192±14Bb

3572±26Aa

2821±47Ac

3289±44Ab

Ca2+/（μg·L-1）

725±25Ca

627±21Cb

439±60Cc

9690±199Ba

2310±89Bc

2771±97Bb

15222±3651Aab

11464±2641Ab

21777±3503Aa

注：DF1、DF2、DF3，DI1、DI2、DI3，DW1、DW2、DW3这三组样品分别为海拔5 430 m、5 550 m和5 670 m的雪样，海拔5 430 m、

5 550 m和 5 670 m的冰样，海拔 5 430 m、5 550 m和 5 670 m的融水样。不同大写字母表示不同生境差异显著（P<0. 05）；不同小写字母表

示不同海拔差异显著（P<0. 05）。表中±后的值表示标准差。

Note：DF1，DF2，and DF3；DI1，DI2，and DI3；DW1，DW2，and DW3 represent snow samples at altitudes of 5 430 m，5 550 m，

and 5 670 m，respectively；Ice samples at altitudes of 5 430 m，5 550 m，and 5 670 m；Melt water samples at altitudes of 5 430 m，5 550 m，

and 5 670 m.  Different capital letters indicate significant differences in different habitats （P<0. 05）；Different lowercase letters indicate significant 

differences in altitude（P<0. 05） .  The value after ± in the table represents the standard deviation.
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量同样表现为冰样>融水样>雪样，但雪样和融水样

间的差异性不显著。

2. 3　冬克玛底冰川可培养细菌群落结构特征　

根据培养基上细菌菌落的表型特征，分离、纯

化得到 149 株细菌。将这些细菌的 16S rRNA 基因

序列在EZBioCloud数据库进行比对，分析发现冬克

玛底冰川分离出的菌株分别归属于 4个门，放线菌

门（Actinobacteria）、变形菌门（Proteobacteria）、拟杆

菌门（Bacteroidetes）和厚壁菌门（Firmicutes）。

本次研究共分离得到了放线菌门中的 16个属，

分别是库克菌属（Kocuria）、微杆菌属（Microbacteri⁃
um）、节杆菌属（Arthrobacter）、假节杆菌属（Pseud⁃
arthrobacter）、红球菌属（Rhodococcus）、土壤球菌属

（Agrococcus）、密 执 安 棍 状 杆 菌 属（Clavibacter 
michiganensis）、类诺卡氏菌属（Nocardioides）、纤维

素 单 胞 菌 属（Cellulomonas）、血 杆 菌 属（Sangui⁃
bacter）、链霉菌属（Streptomyces）、冷杆菌属（Cryo⁃
bacterium）、气微菌属（Aeromicrobium）、居真菌细菌

属（Mycetocola）、根戈德里谷氨酸杆属（Paenigluta⁃
micibacter）和盐地杆菌属（Salinibacterium），库克菌

属为优势属（图3）。

变形菌门中分离得到 13个属，分别是马赛菌属

（Massilia）、鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）、短波

单胞菌属（Brevundimonas）、鞘氨醇盒菌属（Sphin⁃
gopyxis）、紫色杆菌属（Janthinobacterium）、不动杆

菌属（Acinetobacter）、副球菌属（Paracoccu）、嗜冷杆

菌属（Psychrobacter）、极单胞菌属（Polaromonas）、

皱纹单胞菌属（Rugamonas）、假单胞菌属（Pseudo⁃
monas）、Aquirhabdus 和红育菌属（Rhodoferax），马

赛菌属为优势属（图4）。

拟杆菌门中分离出 4 个属，分别是黄杆菌属

（Flavobacterium）、薄层菌属（Hymenobacter）、土地

杆菌属（Pedobacter）和Kaistella，其中黄杆菌属是优

势属（图 5）厚壁菌门分离出 3个属，分别是芽孢杆菌

属（Bacillus）、微小杆菌属（Exiguobacterium）和类芽

孢 杆 菌（Paenibacillus），芽 孢 杆 菌 属 是 优 势

属（图6）。

研究表明，16S rRNA 基因同一性为 98. 7% 作

为物种级临界值［21］，本研究中发现与已分离发表的

菌种相似度低于 98. 7% 的细菌有 46 株，均为潜在

新种。

2. 4　冬克玛底冰川可培养细菌分布特征　

统计不同温度下可培养细菌物种发现，不同培

养温度，培养得到的细菌群落结构不同，具体表现

在物种数目和组成。在 10 ℃培养条件下，共分离出

55个种（28个属），而在 25 ℃只分离出 43个种（23个

属）。有些细菌只在一个培养温度发现，气微菌属、

冷杆菌属、居真菌细菌属、根戈德里谷氨酸杆属、盐

地杆菌属、Aquirhabdus、副球菌属、嗜冷杆菌属、极

单胞菌属、皱纹单胞菌属、假单胞菌属、黄杆菌属和

土地杆菌属只从 10 ℃培养温度分离得到，纤维素单

胞菌属、密执安棍状杆菌属、血杆菌属、不动杆菌

属、副球菌属、鞘氨醇盒菌属、芽孢杆菌属和微小杆

菌属只从 25 ℃培养温度分离得到，而其他属在两个

培养温度下均能分离得到［图7（a）］。

研究还发现，不同生境，培养得到的细菌群落

结构也不同。本次培养共分离出 36个属，雪中分离

出 8个属，冰中 28个，融水中 14个。在 10 ℃培养条

件下，雪中分离出 5个种，冰中 35个，融水中 21个；

在 25 ℃下，雪中分离出 5个种，冰中 32个，融水中 8
个。微杆菌属在 3种生境中均能分离得到，土壤球

菌属仅在雪样中分离得到；纤维素单胞菌属、密执

安棍状杆菌属、库克菌属、居真菌细菌属、根戈德里

谷氨酸杆属、假节杆菌属、盐地杆菌属、血杆菌属、

不动杆菌属、紫色杆菌属、嗜冷杆菌属、假单胞菌

属、皱纹单胞菌属和微小杆菌属仅在冰样中分离得

到；气微菌属、类诺卡氏菌属、Aquirhabdus、红育菌

属、鞘氨醇盒菌属和类芽孢杆菌仅在融水样中分离

得到［图7（a）］。

在 10 ℃和 25 ℃培养条件下，放线菌门均为优

势门，分别占 60. 64%和 77. 76%，在属水平上，以库

克菌属（24. 49% 和 44. 31%）、微杆菌属（19. 83% 和

25. 52%）和马赛菌属（10. 35%和 4. 48%）为优势属。

冰样中的最优势属为库克菌属，而融水样和雪样中

的最优势属均为微杆菌属［图7（b）］。

2. 5　冬克玛底冰川可培养细菌多样性　

辛普森多样性指数（Simpson’s diversity in⁃
dex）、物种均匀度指数（species evenness index）、香

农-威纳指数（Shannon-Weiner index）和物种数目

（number of species）4个多样性指数的统计结果均表

明不同培养温度，冬克玛底冰川 3种样品总的可培

养细菌多样性不同，且 10 ℃培养条件下，可培养细

菌的多样性高于25 ℃［图8（a）］。

4 个多样性指数的统计结果均发现不同生境，

可培养细菌多样性也不同。其中，香农-威纳指数

和物种数目的统计结果一致，在 10 ℃和 25 ℃两个
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注：系统发育树采用近邻相接法构建。分支节点数值表示Bootstrap值（1 000次重复的百分比）；标尺代表遗传变异系数。

（详细信息见附表1：https：//kdocs.cn/l/coqvtXRpvGGp。）

Note：The phylogenetic tree is constructed using the nearest neighbor method. The branch node value represents the Bootstrap value

（percentage of 1 000 repetitions）；The ruler represents the coefficient of genetic variation.（Detailed information 

can be found in Appendix 1：https：//kdocs.cn/l/coqvtXRpvGGp.）

图3　放线菌门可培养细菌基于16S rRNA基因序列构建的系统发育树

Fig.  3　Phylogenetic tree of Actinobacteria culturable bacteria based on 16S rRNA gene sequence
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培养条件下多样性均表现为冰样>融水样>雪样。

两个温度培养条件下辛普森多样性一致表现为融

水样>冰样>雪样［图 8（a）］。10 ℃培养条件下物种

均匀度：雪样>融水样>冰样；25 ℃培养条件下物种

均匀度：融水样>雪样>冰样［图 8（a）］。NMDS图结

果显示冬克玛底冰川 3种不同生境的细菌群落结构

明显不同，且相比雪样，冰样与融水样的可培养细

菌群落结构更相近［图8（b）］。

注：系统发育树采用近邻相接法构建。分支节点数值表示Bootstrap值（1 000次重复的百分比）；标尺代表遗传变异系数。

（详细信息见附表1：https：//kdocs.cn/l/coqvtXRpvGGp。）

Note：The phylogenetic tree is constructed using the nearest neighbor method. The branch node value represents the Bootstrap value

（percentage of 1 000 repetitions）；The ruler represents the coefficient of genetic variation.（Detailed information 

can be found in Appendix 1：https：//kdocs.cn/l/coqvtXRpvGGp.）

图4　变形菌门可培养细菌基于16S rRNA基因序列构建的系统发育树

Fig.  4　Phylogenetic tree of Proteobacteria culturable bacteria based on 16S rRNA gene sequence
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3 讨论 

3. 1　可培养细菌群落结构特征　

本研究从冬克玛底冰川分离得到的可培养细菌

可分为4个门，分别是放线菌门、变形菌门、拟杆菌门

和厚壁菌门，与其他冰川研究结果一致［10，13，22-24］。

无论在可培养细菌数量还是物种数目方面，放线菌

门都是冰川生态系统的优势菌门［25-27］，本研究中冬

克玛底冰川也有类似的结果。

不同温度下冬克玛底冰川可培养细菌的数量

显著不同，在 10 ℃培养条件下可培养细菌的数量高

于 25 ℃。相关研究结果表明，不同培养温度下可培

注：系统发育树采用近邻相接法构建。分支节点数值表示Bootstrap值（1 000次重复的百分比）；标尺代表遗传变异系数。

（详细信息见附表1：https：//kdocs.cn/l/coqvtXRpvGGp。）

Note：The phylogenetic tree is constructed using the nearest neighbor method. The branch node value represents the Bootstrap value

（percentage of 1 000 repetitions）；The ruler represents the coefficient of genetic variation.（Detailed information 

can be found in Appendix 1：https：//kdocs.cn/l/coqvtXRpvGGp.）

图5　拟杆菌门可培养细菌基于16S rRNA基因序列构建的系统发育树

Fig.  5　Phylogenetic tree of Bacteroidetes culturable bacteria based on 16S rRNA gene sequence

注：系统发育树采用近邻相接法构建。分支节点数值表示Bootstrap值（1 000次重复的百分比）；标尺代表遗传变异系数。

（详细信息见附表1：https：//kdocs.cn/l/coqvtXRpvGGp。）

Note：The phylogenetic tree is constructed using the nearest neighbor method. The branch node value represents the Bootstrap value

（percentage of 1 000 repetitions）；The ruler represents the coefficient of genetic variation.（Detailed information 

can be found in Appendix 1：https：//kdocs.cn/l/coqvtXRpvGGp.）

图6　厚壁菌门可培养细菌基于16S rRNA基因序列构建的系统发育树

Fig.  6　Phylogenetic tree of Firmicutes culturable bacteria based on 16S rRNA gene sequence
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注：DFIW、DF、DI和DW分别表示冰川3种样品总和、雪样、冰样和融水样。

Note：DFIW，DF，DI，and DW respectively represent the total of the three types of glacier samples，

snow samples，ice samples，and melt water samples.

图7　冬克玛底冰川可培养细菌物种数（a）和CFU（b）
Fig.  7　Number of species （a） and colony forming units （b） of the culturable bacteria from the Dongkemadi Glacier

注：DFIW、DF、DI和DW分别表示冰川3种样品总和、雪样、冰样和融水样。F1~F3，I1~I3，W1~W3三组样品分别表示海拔5 430 m、

5 550 m和5 670 m的雪样，海拔5 430 m、5 550 m和5 670 m的冰样，海拔5 430 m、5 550 m和5 670 m的融水样。

Note：DFIW，DF，DI，and DW respectively represent the total of the three types of glacier samples，snow samples，ice samples，and melt 

water samples. F1~F3，I1~I3，and W1~W3 samples represent snow samples at altitudes of 5 430 m，5 550 m，and 5 670 m，ice samples 

at altitudes of 5 430 m，5 550 m，and 5 670 m，and melt water samples at altitudes of 5 430 m，5 550 m，and 5 670 m.

图8　冬克玛底冰川可培养细菌α-多样性（a）和β-多样性（b）
Fig.  8　α-diversity （a） and β-diversity （b） of the culturable bacteria from the Dongkemadi Glacier
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养细菌数量差异显著［17］，可培养细菌数量与温度呈

负相关关系［28-29］。冰川细菌经过了一定时间的反复

融冻和低温封存，冰样和融水样的细菌群落已发生

了变化，部分不耐冷的细菌因不适应低温环境而被

淘汰，存活下来的细菌可能更适应低温环境。冷杆

菌属、嗜冷杆菌属和极单胞菌属等只在 10 ℃培养条

件下被分离的耐冷细菌，极大可能在冰川消融的大

趋势下消失；而纤维素单胞菌属、血杆菌属和副球

菌属这些只在 25 ℃培养温度分离得到的非耐冷细

菌，随着冰川消融，它们可能在经过低水温的冰前

河流时就被淘汰。

本研究结果与其他冰川对比，包括安第斯山脉

玻利瓦尔冰川［26］、北极斯瓦尔巴群岛冰川［30］、卓奥

友峰冰川［31］、天山乌鲁木齐河源 1号冰川［32-33］、老虎

沟 12 号冰川［33-34］和慕士塔格冰川［22，33，35］等［11，36-38］。

结果发现包括优势属（库克菌属、微杆菌属和马赛

菌属）在内的 28个属在其他冰川均被发现，而纤维

素单胞菌属、假节杆菌属、根戈德里谷氨酸杆属、血

杆菌属、Aquirhabdus、皱纹单胞菌属、鞘氨醇盒菌

属和 Kaistella 在其他冰川未见报道。冬克玛底冰

川发现的细菌门和优势属在其他冰川相关研究中

也被发现，可能是由于这些冰川相似的极端环境对

于细菌的选择性造就了细菌群落结构的相似性。

冬克玛底冰川存在大量独有的属，这可能是由于其

微生物来源不同，并且受到温度、湿度、太阳辐射程

度和营养水平等一系列环境条件的影响而造成

的［39］。研究还发现疑似新种 49 株，分离的可培养

细菌中 32. 21% 为潜在新种，说明冰川是一个极好

的微生物资源库［40］，可以为冰冻圈微生物资源开

发及利用提供数据支撑及菌种资源。目前，冰川消

融的情况十分严峻，在冰川消失前相关领域的科研

工作者应尽力保存微生物资源以便进一步研究和

利用［41］。

3. 2　不同生境中细菌群落结构差异　

比较三种生境可培养细菌的多样性指数，发现

不同生境中可培养细菌多样性不同。不同生境中

可培养细菌数量差异显著。在其他冰川也发现了

类似现象，有研究表明崇测冰帽雪样、土样和冰碛

物中的可培养细菌数量差异很大［10］；祁连山七一冰

川雪和融水中的可培养细菌数量差异同样很大［38］。

冰样中可培养细菌数量远高于融水样和雪样，这可

能与样品中的非水溶性固形物有关，冰样中非水溶

性固形物含量最多，为细菌提供了稳定栖息的微

环境。

在属水平雪样、冰样和融水样中发现的细菌有

重合，但部分属是单一样品独有的。相似结果在其

他冰川也有报道，如崇测冰帽雪样、土样和冰碛

物［10，42］；青藏高原竹溪冰川融化池和冰周河流［42］；玉

龙雪山白水 1号冰川前沿土壤和融水［44］。这 3种生

境重合的细菌是微杆菌属，在其他冰川的生境中也

比较常见［24，27，45］，微杆菌属还是冬克玛底冰川的优

势属，其很有可能在冰川生态系统中稳定发挥重要

作用。冰样中发现的属最多，雪样有 75%的属与冰

样重合，融水样有 64. 3% 的属与冰样重合，雪样只

有 12. 55%的属与融水样重合；说明相比融水样，雪

样和冰样的群落相似度更高；且相比雪样，融水样

和冰样的群落相似度更高。冬克玛底冰川 9月末的

平均温度在 0 ℃以下［15］，冰川雪消融较少，冰川融水

大部分来自受冰体压力和地热融化的底层冰，导致

了雪与融水细菌群落差异巨大。

3. 3　可培养细菌群落结构与环境因子相关性分析

研究发现冬克玛底冰川可培养细菌数量与Cl-、

K+和Ca2+的含量，以及 pH和EC呈正相关关系，与海

拔（EL）呈反相关关系（表 2）。相关研究表明，K+和

Ca2+等离子浓度可代表冰雪中粉尘的含量［46-47］，粉尘

不仅可作为细菌的“载体”，将微生物从冰川周围环

境中携带至冰川，其中还含有微生物赖以生存的营

养物质，为微生物提供了生存的微生态环境。已有

的研究表明 pH值同样对细菌数量影响显著［48-49］，主

要原因可能是本次雪样的 pH 呈弱酸性，而冰和融

水的 pH值均在 7左右，中性的环境更适合绝大多数

细菌的生存。

表2 可培养细菌多样性与环境因子的相关性

Table 2 Correlation between culturable bacterial diversity and environmental factor

指数

香农-威纳指数

可培养细菌数量

EL

0. 550**

-0. 421**

pH

0. 634**

0. 104**

EC

0. 339**

0. 001

Cl-

0. 712**

0. 222*

Mg2+

0. 267**

-0. 198**

Ca2+

0. 367**

0. 103**

NO3
-

0. 241**

-0. 311**

SO4
2-

0. 320**

-0. 279**

Na+

0. 334**

-0. 199**

K+

0. 166**

0. 026*

注：*表示显著相关（P<0. 05），**表示极显著相关（P<0. 01）；EL表示海拔。

Note：* represents significant correlation（P<0. 05），* * represents extremely significant correlation（P<0. 01）；EL represents elevation.
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研究结果表明，环境因子还会影响微生物群落

的多样性［50-51］。在之前冰川微生物相关研究中未发

现多样性与Cl-浓度的明显相关性，但在盐碱化土壤

微生物的研究中发现了与本研究相似的结果［50］。

对于 pH 值与细菌多样性的相关性，部分研究与本

研究有类似的结论［52］，但还有研究结果表明 pH 值

与细菌多样性在不同生境的相关关系不同［53］。pH
值与细菌多样性的相关关系受生境酸碱性影响，大

多微生物更适合中性环境，环境是酸性时，pH值与

细菌多样性是正相关关系［54-55］，环境是碱性时，pH
值与细菌多样性是负相关关系［56］。

4 结论 

本研究以冬克玛底冰川雪、冰和融水为研究对

象，分离得到三类样品中放线菌门、变形菌门、拟杆

菌门和厚壁菌门，其中放线菌门是优势菌门。雪样

在不同培养温度下得到的可培养细菌数量差异不

显著；而冰样和融水样在不同培养温度下得到的可

培养细菌数量差异显著。

冰样中可培养细菌数量远高于融水样和雪样，

这可能与样品中的非水溶性固形物有关，冰样中非

水溶性固形物含量最多，为细菌提供了稳定栖息的

微环境。在属水平，雪样、冰样和融水样中发现的

细菌有重合，雪样和冰样的群落相似度更高。

Cl-、K+、Ca2+、Na+和 Mg2+的含量和 pH 与冬克玛

底冰川可培养细菌数量和多样性均呈正相关关系，

且与Cl-、Ca2+的含量和 pH的相关性较大，这可能与

冰川中粉尘的含量有关。

研究发现疑似新种 49株，分离的可培养细菌中

32. 21% 为潜在新种，说明冰川是一个极好的微生

物资源库，可以为冰冻圈微生物资源开发及利用提

供数据支撑及菌种资源。

致谢：对唐古拉冰冻圈与环境观测研究站全体成员

在本研究采样阶段提供的帮助与指导表示衷心的

感谢。
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Characteristics of culturable bacterial communities in the Dongkemadi 
Glacier on the Qinghai-Xizang （Tibet） Plateau

JIA Puchao1，3，4， ZHANG Wei1，3， LIU Yang2，3，4， TIAN Mao2，3，4， ZHANG Binglin2，3， 
ZHANG Gaosen1，3， LIU Guangxiu1，3， CHEN Tuo2，3
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Sciences， Lanzhou 730000， China； 2. State Key Laboratory of Cryospheric Science， Northwest Institute of Eco-Environment 

and Resources， Chinese Academy of Sciences， Lanzhou 730000， China； 3. Key Laboratory of Extreme Environmental 

Microbial Resources and Engineering， Gansu Province， Lanzhou 730000， China； 
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Abstract： As one of the important origins of the Yangtze River， the Dongkemadi Glacier has been mainly ex⁃
plored for glacier climate， geological changes， and other natural geographical directions.  However， there are 
still few reports about the diversity and community composition of culturable bacteria in the different ambient me⁃
dium of Dongkemadi Glacier.  In order to clarify the cultivable bacterial diversity and the relationship between 
the cultivable bacterial diversity and environmental factors in Dongkemadi Glacier， and explore microbial re⁃
sources ， investigated the three habitats of snow， ice， and melt water of Dongkemadi Glacier.  The strains were 
isolated by the traditional culturable method， identified by 16S rRNA Gene Sequence analysis， and the diversity 
of culturable bacteria and its influencing factors were analyzed by statistical method.  The results showed that the 
culturable bacteria in this study belonged to Actinobacteria， Proteobacteria， Bacteroidetes， and Firmicutes.  
Among them， Actinobacteria is the dominant phylum， and Kocuria， Microbacterium， and Massilia are the dom⁃
inant genus.  The highest number of culturable bacteria， complex community structure， and diversity was higher 
in ice samples compared with snow and meltwater.  In addition， 8 of the 36 genera isolated from the Dongkmadi 
Glacier were not reported from other glaciers； therefore， 32. 21% of the culturable bacteria were potential new 
species.  The community structure of culturable bacteria was distinct across the samples； pH， Cl- and Ca2+ are the 
main environmental factors affecting the number and diversity of culturable bacteria.  Dongkemadi Glacier con⁃
tains rich microbial resources， 46 new species were isolated in this study， which could provide data support and 
strain resources for the developing and utilizing microbial resources in the cryosphere.
Key words： Qinghai-Xizang （Tibet） Plateau； Dongkemadi Glacier； cultivable bacteria； characteristics of 
communities
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