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群落生态学

Abstract
动态组成

功能属性

随环境变化

目的：建立一个低生物丰富度的模型系统。

对象：中国东南亚地区40个酸性矿水排水系统（AMD系统）的微生物
群落的空间分布和功能结构。

方式：16s rrna焦磷酸测序、GeoChip微阵列。

功能基因水平＞ 分类水平

     自然选择＞ 地理距离
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Introduction
已有研究：

环境变异、空间隔离等塑造大型微生物生态位宽度

预测物种分布的统计模型的发展和应用
环境变化对自然群落和生态系统
造成的影响和结果研究植物和动物物种分布模型

描
述
分
析

预
测
模
型
分
析

高通量分子技术的发展
预测多种多样的生态系中的微
生物的生物地理分布

先进的生物信息学技术

生态地理学
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群落的功能动
力学

先进的模型策
略和特殊途径

假设天然微生物组合预测水平：功能基因水平＞物种水平

酸性矿水排水模型系统

Introduction

时间、空间

验证

分类模式 群落功能结构
环境依赖型

预测精度、准确度

代谢潜力  ＞   相对丰度
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Materials and methods

1

2

3

• 微生物组合和功能性代谢潜力的预测模型：ANN(artificial neural 
networks).

• 30个随机样本用于训练模型，余下10个用于验证模型。

• 高通量基因芯片分析和数据处理：功能代谢潜力(即基因丰度)是反
映在检测探针的信号强度的总和

• 基因参与的关键生物地球化学和生态过程,包括C、N、S循环、P利
用率、能量流程、应激反应、重金属和抗生素耐药性

• 微生物组合和功能性代谢潜力的预测模型：ANN(artificial 
neural networks).

• 30个随机样本用于训练模型，余下10个用于验证模型。
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Materials and methods

4

5

• 比较不同生物之间的预测精度水平
• 预测值和观察值的Bray-Curtis距离       预测精度  
• 分析t检验和统计意义(P值)
• 微生物分类/系统发育水平：门，目和操作分类单位(16 s rrna相

似性水平高于97%)

• 统计分析
• Bray-Curtis距离矩阵      构造不同的微生物群落组成和功能群

落结构
• Euclidean距离      使用标准化的环境变量和地理位置
• 根据地球化学数据聚类样本进行统计学意义上的分析：置换多

变量方差分析(Adonis函数)，分析相似(ANOSIM函数)和多元
响应置换过程分析(MRPP函数）
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置换多元方差分析、相似性分析、多响应置换进程分析

1.不同环境条件下的分类模式和功能性群落结构

Results
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Group1（n=15）：pH = 2.2±0.07；
JGS1、JGS2、YSC1、YSC2、ZJ1、
DC7、DC8、PD3、DX1、DX2、
DX3、YP1、YP2、YP3、YP5

Group2（n=10）：pH = 2.4±0.08；
DBS1、DBS3、FK1、YF1、YF2、
YF3、YF4、YF5、YF7、YF8

Group3（n=15）：pH = 3.0±0.09；
NS、XSC1、XSC3、ZJ2、ZJ3、ZJ8、
DC1、DC2、DC3、DC5、DC7、
DC8、PD3、PD4、PD7、SL、YP4

地球化学性质

分
层
聚
类
分
析

Results
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变形菌门： β-变形菌
                   γ-变形菌

Results
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功能性群落结构

分类模式和群落功能结构可能
受到不同地球化学性质，丰生
物和生物结构之间的差异以及
三个在样品中明显不同的非参

数多变量的影响。

Results
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Results
2.对于环境动态属性和微生物分类模型的代谢潜力的响应

聚合模
型分析

环境的相对影
响

PCsEnv

地理分布的相
对影响

PCLocation

微生物群落结
构的相对影响

PCsTaxa
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Metabolic potential:
PCsEnv     E1
PCsTaxa    T1、T3、T4

Gene diversity：
PCsTaxa

PCLocation ＜PCsEnvPCsTaxa

Results
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Results
进一步了解代谢潜力对环境变化和微生物分类变化的响应

E1：PH

Relative microbial abundances: 
Euryarchaeota
Gammaproteobacteria

pH和微生物相对丰度是
AMD生态系统中决定功能

代谢潜力的主要因素
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Results

根据预测值和观察值的Bray-Curtis距离对不同生物水平的
微生物群落组成和功能性代谢潜力进行比较

功能性代谢潜力比微生物群落组成更易预测

3预测微生物群落组成和功能性代谢潜力
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Results
交叉验证

功能性代谢潜力比微生物群落组成更易预测

回归系数R2
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Results
微生物群落组成和功能代谢潜力对pH变化的响应

Euryrchaeota

Nitrospira

Gammaproteobacteria

高
度
准
确
性
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Results
微生物群落组成和功能代谢潜力对pH变化的响应
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Results

参考之前报道过的世
界各地大地区的AMD
系统的大部分的pH值
（1.8-4.1，单位0.01）

C循环



114genes

52genes
相对代谢潜力保持一致或波动
暴露在非重要关系的预测模型
（P＞0.05）和相关代谢潜力

和pH值之间

62genes
相对代谢潜力(pH值显著相
关,P＜0.05)沿着pH梯度显示

清晰的模式

普遍观察到的值可以准确地预
测
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Results

P循环
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Results

AMD生态系统
的酸化进程

相关基因的代谢
潜力的增加

重金属抗
性

压力反应
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Discussion

微生物分类组合模式属于显著的环境依赖型模式 极端环境中
自然选择的重要性

分类模式 生物地理功能

可测量的环境变化

地理距离
AMD
系统

地球化学
属性

基因组学

物理属性

X
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Discussion

获得预测代谢潜力的关键功能基因环境变化的反应
这些特定的功能可能直接影响微生物群落与环境之间的相互作用

环境变化 功能基因 代谢潜力 微生物群落

响应
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Discussion
C循环

嗜酸性群落对于C的生物利用度

生物地球化学循环过程
特殊群落组合适应极端环境

不同的基因参与氮循环检
测和预测相对代谢潜力
显示清晰的模式

PH nifH
钩端螺菌属、硫杆菌属

固氮相关转录物

氧化亚铁钩端螺
旋菌、嗜铁钩端
螺旋菌、酸硫杆
菌、硫杆菌

在酸性环境中的主导地位

AMD系统中C资源有限

密
切
相
关
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Discussion
P循环

PH
降低

大量Fe3+和
PO4

3-可能有
利于降水

磷酸缺乏

弥
补
极
端
酸
度
带
来
的
有
害
影
响

磷酸盐代谢基因子
（ppk、ppx）的相
对代谢潜力的提高

磷酸调节因子(Pho)
的增加

磷缺乏正响应
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Discussion
重金属抗性

参与防御氧化和渗透压力的基因的代谢潜力预测值为高增加

将细胞中的毒素和药
物泵出

平衡pH值和维持细
胞渗透压的有效策略

有利于微生物在极端
环境中生存和繁荣
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Discussion

环境依赖下的微生
物分类和特征 • 建模

极端嗜酸微生物的
分布机制的AMD系

统
• 分析

自然微生物群落在
AMD系统模型在功
能基因水平上比物
种水平上更易预测

• 证明
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16S rRNA焦磷酸测序      

微生物分类学成分      

高通量芯片基因组技术GeoChip

微生物功能结构组合

宏基因组测序

生成功能和分类数据集的信息

大量数据处理和
结果分析验证假

设

建立预测模型并
验证成功
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