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纳木错湖水体固碳微生物数量、群落结构及其驱动因
子研究
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摘要：湖泊是微生物固碳的主要生态系统之一，但青藏高原湖泊水体固碳微生物群落的研究还罕见报道。 以纳木错为例，采用

定量 ＰＣＲ 和克隆文库方法，研究湖水中 ｃｂｂＬ ＩＤ 基因丰度和固碳微生物群落组成，并分析其与环境参数的关系。 结果显示：纳
木错湖水中存在较高丰度的 ｃｂｂＬ ＩＤ 类型固碳微生物，从表层到底层呈增加趋势，Ｔ２ 点底层达到最高值（６．３７×１０８拷贝 Ｌ－１湖

水）。 ｃｂｂＬ ＩＤ 类型固碳微生物共分四个类群，即不等鞭毛类（Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ），定鞭藻纲（Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ），蓝藻（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和
隐藻门（Ｃｒｙｐｔｏｐｈｙｔａ）。 其中占主要的是 Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ 和 Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ。 Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ 类群的多样性较高（含 ７ 个纲，１３ 个科），

其它类群只有 １ 个科。 相关性分析表明 Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ 和 Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ 出现频率存在显著的负相关关系（Ｐ＜０．０１）。 湖水深度和

ｐＨ 与湖水 ｃｂｂＬ ＩＤ 基因丰度显著相关（Ｐ＜０．０５，Ｐ＜０．０１）。 叶绿素含量与 Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ 和 Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ 出现频率显著相关（Ｐ＜
０．０１）。
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湖泊是驱动水体地球元素循环和生态系统运行的关键系统之一，是地球表层系统碳循环的主要场所。 微

生物是驱动湖泊碳循环的关键，微生物组成研究对揭示其结构与功能至关重要。 然而，我国在湖泊碳循环微

生物驱动机制方面的研究还处于起步阶段［１］。
在自然界中，微生物有多种 ＣＯ２固定途径，包括卡尔文循环途径，厌氧乙酰辅酶 Ａ 途径、还原性三羧酸循

环途径、３⁃羟基丙酸途径、３⁃羟基丙酮 ／ ４⁃羟基丁酸循环途径、琥珀酰辅酶 Ａ 途径、草酰乙酸盐途径、嘧啶和嘌

呤核苷酸途径等［２⁃３］。 其中，卡尔文循环（ＣＢＢ）途径广泛存在于真核藻类和自养原核细菌中［４⁃５］。 核酮糖⁃ １，
５⁃二磷酸羧化酶 ／加氧酶（ＲｕｂｉｓＣＯ）是 ＣＢＢ 途径中的一个关键的酶，它催化 ＣＯ２固定到生物圈的第一步反应。
ＲｕｂｉｓＣＯ 酶含有大小两个亚基，最保守的位点位于大亚基。 功能基因 ｃｂｂＬ 编码 ＲｕｂｉｓＣＯ 酶的大亚基，可分成

４ 种类型（ｆｏｒｍ Ｉ—ＩＶ），其中，ｆｏｒｍ Ｉ 是自养微生物中最主要的类群。 Ｆｏｒｍ Ｉ ＲｕｂｉｓＣＯ 可以进一步被分为不同

的类型 ｆｏｒｍｓ ＩＡ，ＩＢ，ＩＣ 和 ＩＤ［６］。 ｃｂｂＬ 基因已经被广泛用于系统发育生物标志物来研究不同环境条件下自养

微生物的群落结构和多样性［７⁃１１］。
尽管前人利用 ＲｕｂｉｓＣＯ 基因调查了许多不同生境类型的固碳微生物群落多样性，但是在高寒湖泊环境中

进行的研究相对较少。 目前，南极湖泊中的微生物群落结构及其在元素地球化学循环的作用已取得一些重要

进展［９⁃１０， １２⁃１５］。 在一个永久冰覆盖的南极湖泊中，含 ｃｂｂＬ ＩＤ ＲｕｂｉｓＣＯ 基因的微生物是主要的固碳微生物类

群［９］。 青藏高原是世界上面积最大且海拔最高的高原，该区域气候独特，湖泊广泛发育，数量大和类型多。
此外，这些湖泊受人为活动影响相对较小，有利于研究自然状态下湖泊微生物群落组成及其对环境的响应。
但作为世界第三极的青藏高原湖泊中微生物生态学研究还处于起步阶段，目前主要是研究湖泊水和沉积物中

细菌及古菌群落结构［１６］，以及环境因素（例如，ｐＨ、盐度、碱度和地理距离等）对细菌、古菌、以及真核生物群

落结构和多样性的影响［１７⁃２１］。 但是，湖水中哪些微生物参与固碳作用的研究还罕见报道。 青藏高原湖水固

碳微生物群落组成和多样性还不清楚。 因此，研究青藏高原湖水固碳微生物群落特征具有重要的生态学

意义。
本研究以青藏高原纳木错为例，研究湖水中固碳基因丰度、群落组成，并初步探讨其驱动因子。

１　 研究区域与方法

１．１　 纳木错概况

纳木错位于藏北高原东南部，西藏自治区当雄和班戈县境内，介于 ３０°３０′—３０°３５′Ｎ，９０°１６′—９１°０３′Ｅ 之

间。 湖水主要依赖位于其南缘的念青唐古拉山脉冰雪融化补给。 纳木错湖面海拔 ４７１８ ｍ，总面积为 １９８２
ｋｍ２ ［２２］。 是我国第二大咸水湖，也是世界上海拔最高的咸水湖，纳木错湖地区基本不受人为影响，纳木错湖水

深超过 ９０ ｍ［２３］。
１．２　 样品采集以及水质参数测定

２０１２ 年 ９ 月在纳木错湖从东到西的方向上分别采集 ４ 个样点的水柱样本，分别标记为 Ｔ０（Ｎ：３０°４７．７８２′，
Ｅ：９０°５８．１３３′），Ｔ１（Ｎ：３０° ４７．０３１′，Ｅ：９０°４９． ４７３′），Ｔ２（Ｎ：３０°４４． ５７３′，Ｅ９０°４５． ３１７′）和 Ｔ３（Ｎ：３０°３８． ０２５′，
Ｅ：９０°２８．６３４′），采样位置如图 １ 所示。 根据每个位置湖水深度，水样用采水器直接采集，分层取表层到最底

层，并用 １ Ｌ 无菌广口瓶保存，每层水样 ３ 次重复，采集后置于冰盒中带回纳木错野外综合观测实验站。 在实
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图 １　 纳木错采样位置示意图

Ｆｉｇ．１　 Ｎａｍ Ｃｏ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｋｅｔｃｈ ｍａｐ

　 Ｔ０：终端 ０， Ｔｅｒｍｉｎａｌ ０； Ｔ１：终端 １， Ｔｅｒｍｉｎａｌ １； Ｔ２：终端 ２，

Ｔｅｒｍｉｎａｌ ２；Ｔ３：终端 ３，Ｔｅｒｍｉｎａｌ ３

验室采用 ０．４５ μｍ 孔径滤膜进行过滤，所用装置为六联过

滤器（Ｍｉｌｌｉｐｏｒｅ，美国）。 过滤完毕带有水体微生物的滤膜

保存在 ５ ｍＬ 无菌冻存管中（Ｃｏｒｎｉｎｇ，美国），置于－８０℃冰

箱中冻存备用。 采集水样的同时，利用美国哈希公司生产

的 Ｈｙｄｒｏｌａｂ ＤＳ５ 多参数水质仪在野外工作现场对垂直剖

面上的水质数据进行采集［２４］。
１．３　 样本总 ＤＮＡ 提取及基因丰度检测

分别取滤膜在无菌操作台上剪碎，之后采用 ＤＮＡ 提

取试剂盒（ＭＰ）进行总 ＤＮＡ 提取。 ＤＮＡ 浓度和质量采用

Ｎａｎｏｄｒｏｐ ２０００（Ｔｈｅｒｍｏ，英国）进行测定。 采用引物 ｃｂｂＬ
ＩＤ⁃Ｆ（５′⁃ ＧＡＴ ＧＡＴ ＧＡＲ ＡＡＹ ＡＴＴ ＡＡＣ ＴＣ⁃３′）和 ｃｂｂＬ ＩＤ⁃
Ｒ（５′⁃ＡＴＴ ＴＧＤ ＣＣＡ ＣＡＧ ＴＧＤ ＡＴＡ ＣＣＡ⁃ ３′） ［４］ 对样本

ｃｂｂＬ ＩＤ 基因丰度进行定量 ＰＣＲ 检测。 采用绝对定量法，以含有目标片段的质粒 １０ 倍稀释做为标准曲线。
所有定量 ＰＣＲ 均采用荧光标记法，所用试剂为 ＳＹＢＲＧｒｅｅｎＩＩ（宝生物，大连），所用仪器为 ＬｉｇｈｔＣｙｃｌｅｒ 􀳏 ４８０
ｓｙｓｔｅｍ（Ｒｏｃｈｅ，美国）。 反应体系为 ２０ μＬ，包括 １０ μＬ ＳＹＢＲ 预混液（Ｔａｋａｒａ，大连），１０—２０ ｎｇ ＤＮＡ，０．６ μＭ
上 ／ 下游引物。 扩增条件为，９５℃预变性 ２ ｍｉｎ，之后是 ３５ 个循环的定量 ＰＣＲ。 ９４℃变性 ３０ ｓ，退火温度 ５２℃，
在 ７２℃收集荧光信号，检测结果用定量 ＰＣＲ 仪专用分析软件进行计算。 同时对 ｃｂｂＬ ＩＡ ／ Ｂ［２５］以及 ｃｂｂＬ ＩＣ［２６］

基因丰度进行检测，检测方法相同，ｃｂｂＬ ＩＡ ／ Ｂ 的退火温度为 ５４℃；ｃｂｂＬ ＩＣ 的退火温度为 ５２℃。
１．４　 样本克隆文库及测序分析

根据基因丰度的结果，对丰度较高的 ｃｂｂＬ ＩＤ 基因进行克隆文库构建和系统发育分析。 选取水深度较深

且代表湖水面积较大的 Ｔ２（０ ｍ，５ ｍ，２０ ｍ，６０ ｍ，８０ ｍ 和底层）和 Ｔ３（０ ｍ，５ ｍ，１０ ｍ，２０ ｍ，４０ ｍ 和底层）水样

进行克隆文库构建和测序。 每层水样 ３ 次重复分别采用 ｃｂｂＬ ＩＤ⁃Ｆ ／ Ｒ 引物进行 ＰＣＲ 扩增，扩增条件同定量

ＰＣＲ。 ３ 个重复产物混合进行凝胶电泳检测，采用胶回收试剂盒（Ａｘｙｇｅｎ）对 ＰＣＲ 产物进行切胶纯化。 将切胶

纯化的 ＰＣＲ 产物采用 ＰＥＧＭ⁃Ｔ 载体连接试剂盒（Ｐｒｏｍｅｇａ）转到 ＤＨ⁃５α 感受态细胞中，进行蓝白斑筛选，每个

样本选取阳性克隆 ３５—７０ 个送北京华大基因有限公司进行测序。
１．５　 数据统计分析与作图

不同深度及不同样点间 ＩＤ 类固碳微生物数量 ＡＮＯＶＡ 显著性检验（Ｐ＜０．０５），湖水理化性质与固碳微生

物数量以及不同类群出现频率之间 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析采用 ＳＰＳＳ １８．０ 进行。 基因丰度及理化性质图采用

Ｓｉｇｍａ Ｐｌｏｔ １０．０ 绘制。 克隆文库测序覆盖度用公式 Ｃ＝ １－ｎ ／ Ｎ 计算（其中 Ｃ 为覆盖度，即 Ｃｏｖｅｒａｇｅ，ｎ 为文库中

只出现一次的克隆数量，Ｎ 为该文库克隆总数）。 测序结果在 ＮＣＢＩ 上进行 Ｂｌａｓｔ 比对。 采用 ｍｏｔｈｕｒ［２７］以 ９７％
相似性进行可操作分类单元（ＯＴＵ）划分，选取代表 ＯＴＵ 采用 ＭＥＧＡ５［２８］ 构建系统发育树。 构建系统进化树

时，迭代运算 １０００ 次。 固碳微生物类群在湖水不同深度出现频率，按每个层中该物种的克隆数占该水层总克

隆数的比例计算。
１．６　 基因序列号

用于构建系统发育树的代表 ＯＴＵ 序列均已提交至 ＮＣＢＩ 的 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中，检索号分别为

ＭＨ５５７３６２—ＭＨ５５７４１１。

２　 结果与分析

２．１　 纳木错湖水中固碳微生物数量

纳木错湖水中，固碳基因 ｃｂｂＬ ＩＤ 的丰度最高，所有样本中 ｃｂｂＬ ＩＤ 基因丰度在 ２．４６×１０７—６．３７×１０８拷贝

Ｌ－１湖水（图 ２）；ｃｂｂＬ Ｉ ／ Ｂ 基因丰度在 ７．５９×１０６—３．９６×１０７拷贝 Ｌ－１湖水之间，仅次于 ｃｂｂＬ ＩＤ 基因（图 ２）；ｃｂｂＬ
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ＩＣ 基因的丰度最低，大部分基因丰度在 ５．１６×１０４—１．１７×１０６拷贝 Ｌ－１湖水之间，但最底层的基因丰度均高于

１．０×１０７拷贝 Ｌ－１湖水（图 ２）。 以固碳基因丰度最高的 ｃｂｂＬ ＩＤ 为例，丰度从表层到底层有增加的趋势，尤其是

在水深大于 ６０ ｍ 以及水和底泥交界面的底层最高。 Ｔ０，Ｔ２ 和 Ｔ３ 点的最底层基因丰度显著高于上层（Ｐ＜
０．０５）。 成对比较表明，Ｔ０ 点和 Ｔ１ 与 Ｔ２ 点之间基因丰度差异显著，其它样点之间无显著差异（Ｐ＜０．０５）。

图 ２　 纳木错湖水中 ｃｂｂＬ ＩＤ， ＩＡ ／ Ｂ 和 ＩＣ 基因拷贝数

Ｆｉｇ．２　 ｃｂｂＬ ＩＤ，ＩＡ ／ Ｂ ａｎｄ ＩＣ ｇｅｎｅ ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒ ｉｎ Ｎａｍ Ｃｏ ｌａｋｅ ｗａｔｅｒ

Ｔ０，Ｔ１， Ｔ２ 和 Ｔ３ 代表从东到西 ４ 个水样剖面采样点，所有数据为平均值±Ｓｅ（ｎ＝ ３）

２．２　 ＩＤ 类固碳微生物群落组成

选取湖泊中心区域水深较深的 Ｔ２（６ 层）和西部湖面积较大的 Ｔ３（６ 层）代表样品进行克隆文库和测序，
并构建系统发育树。 所有样本测序共得到有效序列 ５３５ 条，去除相似性高的同一序列后，得到单一序列 ２７５
条，经过 ＯＴＵ 划分，共得到代表 ＯＴＵ 序列 ５０ 条。 每个样本克隆文库的饱和度均在 ８１．８％—９６．６％之间（表
１），测序数量接近饱和，能够代表基因文库所有 ＩＤ 功能基因的类型。 系统发育分析显示（图 ３），纳木错湖水

中含 ｃｂｂＬ ＩＤ 基因的微生物可划分为 ４ 个类群，其中不等鞭毛类（Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ）占主要地位，除了在 Ｔ２ 点 ６０
ｍ 水深出现频率较低外（２５％），其它深度均较高，最高达到 １００％，在相同深度 Ｔ３ 点水样中的出现频率高于

Ｔ２ 点。 第二大类是定鞭藻纲（Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ），其在 Ｔ２ 点 ６０ ｍ 水深出现频率最高（７５％），其它样点较低，最低

的为 ０％，在相同深度 Ｔ３ 点水样中的出现频率低于 Ｔ２ 点。 蓝藻（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）出现频率较低，且只在 Ｔ２ 点

８０ ｍ 水样中检测到；隐藻门（Ｃｒｙｐｔｏｐｈｙｔａ）只在 Ｔ３ 点 ０ ｍ 和 ４０ ｍ 水层检测到（表 １）。
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图 ３　 纳木错湖水 ｃｂｂＬ ＩＤ 群落系统发育树

Ｆｉｇ．３　 ｃｂｂＬ ＩＤ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｎａｍ Ｃｏ ｌａｋｅ ｗａｔｅｒ

系统发育树中 ＯＴＵ 序列名称为位点＋深度＋克隆编号＋ＮＣＢＩ 编号
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表 １　 纳木错湖水 ｃｂｂＬ ＩＤ 类群在不同深度出现频率

Ｔａｂｌｅ １　 Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｃｂｂＬ ＩＤ ｇｒｏｕｐ ｉｎ Ｎａｍ Ｃｏ ｌａｋｅ ｗａｔｅｒ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｐｔｈｓ
深度 覆盖度 ／ ％ 蓝藻 ／ ％ 隐藻门 ／ ％ 定鞭藻纲 ／ ％ 不等鞭毛类 ／ ％
Ｄｅｐｔｈ Ｃｏｖｅｒａｇｅ Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｃｒｙｐｔｏｐｈｙｔａ Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ
０ ｍ（Ｔ３） ９４．１２ ０．００ ２．０８ １０．４２ ８７．５０

５ ｍ（Ｔ３） ９７．０６ ０．００ ０．００ ６．０６ ９３．９４

１０ ｍ（Ｔ３） ８２．３５ ０．００ ０．００ ８．８２ ９１．１８

２０ ｍ（Ｔ３） ９４．１２ ０．００ ０．００ ０．００ １００．００

４０ ｍ（Ｔ３） ８３．８２ ０．００ ６．２５ ０．００ ９３．７５

底层（Ｔ３） ９２．６５ ０．００ ０．００ ０．００ １００．００

０ ｍ（Ｔ２） ９８．５３ ０．００ ０．００ ４５．４５ ５４．５５

５ ｍ（Ｔ２） ９８．５３ ０．００ ０．００ ２１．４３ ７８．５７

２０ ｍ（Ｔ２） ９８．５３ ０．００ ０．００ ５５．５６ ４４．４４

６０ ｍ（Ｔ２） ９７．０６ ０．００ ０．００ ７５．００ ２５．００

８０ ｍ（Ｔ２） ９５．５９ ５．５６ ０．００ ３３．３３ ６１．１１

底层（Ｔ２） ９１．１８ ０．００ ０．００ ５．００ ９５．００

　 　 Ｔ３：终端 ３，Ｔｅｒｍｉｎａｌ ３；Ｔ２：终端 ２，Ｔｅｒｍｉｎａｌ ２

２．３　 ＩＤ 类固碳微生物多样性

根据代表 ＯＴＵ 最相近的物种进行归类，主要类群的 Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ 的多样性最高，其它 ３ 类的多样性低

（表 ２）。 Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ 包括 ４４ 个代表 ＯＴＵ，归属于 ７ 个纲。 分别是属于硅藻门（Ｂａｃｉｌｌａｒｉｏｐｈｙｔａ）的硅藻纲

（Ｂａｃｉｌｌａｒｉｏｐｈｙｃｅａｅ）， 脆 杆 藻 纲 （ Ｆｒａｇｉｌａｒｉｏｐｈｙｃｅａｅ ） 和 圆 筛 藻 纲 （ Ｃｏｓｃｉｎｏｄｉｓｃｏｐｈｙｃｅａｅ ）， 以 及 金 藻 纲

（Ｃｈｒｙｓｏｐｈｙｃｅａｅ），黄群藻纲（Ｓｙｎｕｒｏｐｈｙｃｅａｅ），真眼点藻纲（Ｅｕｓｔｉｇｍａｔｏｐｈｙｃｅａｅ）和硅鞭藻纲（Ｄｉｃｔｙｏｃｈｏｐｈｙｃｅａｅ）。
其中硅藻纲下包括 ４ 个已知科：长曲壳藻科（Ａｃｈｎａｎｔｈｉｄｉａｃｅａｅ），硅藻科（Ｂａｃｉｌｌａｒｉａｃｅａｅ），Ｃａｔｅｎｕｌａｃｅａｅ 和双菱

藻科（Ｓｕｒｉｒｅｌｌａｃｅａｅ）和 １ 个未定科的类群；金藻纲下包括 ３ 个已知科：单鞭金藻科（Ｃｈｒｏｍｕｌｉｎａｃｅａｅ），金囊藻科

（Ｃｈｒｙｓｏｃａｐｓａｃｅａｅ）和锥囊藻科（Ｄｉｎｏｂｒｙａｃｅａｅ）；其它 ５ 个纲只有 １ 个科。 总计 １３ 个科。 Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ 共有 ３
个代表 ＯＴＵ， 属于金色藻科 （ Ｃｈｒｙｓｏｃｈｒｏｍｕｌｉｎａｃｅａｅ ）。 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 有 １ 个代表 ＯＴＵ， 属于聚球藻科

（Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃａｃｅａｅ）。 另外 ２ 个代表 ＯＴＵ 与 Ｃｒｙｐｔｏｐｈｙｔａ 的 Ｇｅｍｉｎｉｇｅｒａｃｅａｅ 相似度最大。
此外，属于 Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ 的 ４４ 条序列中，占绝对优势的是 Ｆｒａｇｉｌａｒｉａｃｅａｅ，共 １４ 个代表 ＯＴＵ，占该类的 ３１．

８％；纳木错湖水中 Ｆｒａｇｉｌａｒｉａｃｅａｅ 的最相似种 Ｆｒａｇｉｌａｒｉａ ｃｒｏｔｏｎｅｎｓｉｓ（ＫＦ９５９６４０）分离自法国的湖泊［２９］，相似性

为 ９９％。 其次是 Ｂａｃｉｌｌａｒｉａｃｅａｅ，共 ７ 个代表 ＯＴＵ，占该类的 １５．９％；纳木错湖水中 Ｂａｃｉｌｌａｒｉａｃｅａｅ 的最相似种是

Ｎｉｔｚｓｃｈｉａ ｃｆ． ｐｕｓｉｌｌａ （ ＨＦ６７５１１９），这个种曾经在淡水中被分离到［３０］，和分离自西班牙河水的 Ｎｉｔｚｓｃｈｉａ
ｄｒａｖｅｉｌｌｅｎｓｉｓ（ＫＣ７３６６０５） ［３１］，相似性均为 ９８％。 第三位的是 Ｓｔｅｐｈａｎｏｄｉｓｃａｃｅａｅ，共 ５ 个代表 ＯＴＵ，占该类的

１１．４％。 纳木错湖水中 Ｓｔｅｐｈａｎｏｄｉｓｃａｃｅａｅ 的最相似种是 Ｓｔｅｐｈａｎｏｄｉｓｃｕｓ ｓｐ．（ ＪＱ２１７３５４），相似性为 ９９％；和来源

与美国 Ｌａｋｅ Ｅｒｉｅ 的 Ｓｔｅｐｈａｎｏｄｉｓｃｕｓ ｓｐ． ＦＨＴＣ１１（ＤＱ５１４８２５） ［３２］，相似性为 ９９％。 Ｓｕｒｉｒｅｌｌａｃｅａｅ，共有 ３ 个代表

ＯＴＵ，占该类的 ６．８％。 纳木错湖水中 Ｓｕｒｉｒｅｌｌａｃｅａｅ 的最近似种是 Ｓｕｒｉｒｅｌｌａ ｂｒｅｂｉｓｓｏｎｉｉ（ＫＸ１２０６２１） ［３３］，相似性为

９９％。 Ｍｏｎｏｄｏｐｓｉｄａｃｅａｅ，共有 ３ 个代表 ＯＴＵ，占该类的 ６．８％。 纳木错湖水中 Ｍｏｎｏｄｏｐｓｉｄａｃｅａｅ 的最近似种是淡

水来源的 Ｎａｎｎｏｃｈｌｏｒｏｐｓｉｓ ｓｐ． ＭＤＬ３⁃４（ＤＱ９７７７３２） ［３４］，相似性为 ９９％。 Ｄｉｃｔｙｏｃｈｏｐｈｙｃｅａｅ 纲的一个未知科，有 ３
个代表 ＯＴＵ，占该类的 ６．８％。 纳木错湖水中该科的最近似种是分离自日本 ｂｒａｃｋｉｓｈ ｐｏｎｄ 的 Ｈｅｌｉｃｏｐｅｄｉｎｅｌｌａ
ｔｒｉｃｏｓｔａｔａ（ＡＢ０９７４０９） ［３５］，相似性为 ９８％。 Ｃａｔｅｎｕｌａｃｅａｅ 只有 １ 个代表 ＯＴＵ，占该类的 ２．３％。 纳木错湖水中

Ｃａｔｅｎｕｌａｃｅａｅ 的最近似种是 Ａｍｐｈｏｒａ ｉｎｄｉｓｔｉｎｃｔａ（ＫＪ４６３４６３） ［３６］，相似性为 ９９％。 在 ２ 个采样点的 １２ 个克隆文

库中，５ 个主要科的相对比例如图 ４ 所示，其中占主要的 Ｆｒａｇｉｌａｒｉａｃｅａｅ 在所有克隆文库中均有分布。 在 Ｔ３ 点

水样中的相对比例略高于 Ｔ２ 点相同深度水样。 除底层外， 均是主要类群。 而底层则主要是以

Ｓｔｅｐｈａｎｏｄｉｓｃａｃｅａｅ 占绝对优势。

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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表 ２　 纳木错 ｃｂｂＬ ＩＤ 基因 ＯＴＵ 分类及其最相似序列

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｎａｍ Ｃｏ ｌａｋｅ ｃｂｂＬ ＩＤ ｇｅｎｅ ＯＴＵ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｎｅａｒｅｓｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

类
Ｄｉｖｉｓｉｏｎ

纲
Ｃｌａｓｓ

科
Ｆａｍｉｌｙ

ＯＴＵ 编号
ＯＴＵ ＩＤ

相似度 ／ ％
Ｉｄｅｎｔｉｔｉｅｓ

Ｇｅｎｂａｎｋ 号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｂａｃｉｌｌａｒｉｏｐｈｙｃｅａｅ Ａｃｈｎａｎｔｈｉｄｉａｃｅａｅ Ｔ２⁃Ｄ⁃８ ９２ ＫＴ ９４３６１３

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｂａｃｉｌｌａｒｉｏｐｈｙｃｅａｅ Ｂａｃｉｌｌａｒｉａｃｅａｅ Ｔ３⁃４０ｍ⁃３５ ９８ ＨＦ６７５１１９

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｂａｃｉｌｌａｒｉｏｐｈｙｃｅａｅ Ｂａｃｉｌｌａｒｉａｃｅａｅ Ｔ３⁃５ｍ⁃６３ ／ Ｔ２⁃ＤＤ⁃２２ ９７ ／ ９６ ＨＦ６７５０６８

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｂａｃｉｌｌａｒｉｏｐｈｙｃｅａｅ Ｂａｃｉｌｌａｒｉａｃｅａｅ Ｔ３⁃１０ｍ⁃１１ ／ Ｔ３⁃４０ｍ⁃４０ ９８ ＫＣ７３６６０５

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｂａｃｉｌｌａｒｉｏｐｈｙｃｅａｅ Ｂａｃｉｌｌａｒｉａｃｅａｅ Ｔ３⁃２０ｍ⁃４９ ９４ ＫＣ７３６６０５

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｂａｃｉｌｌａｒｉｏｐｈｙｃｅａｅ Ｂａｃｉｌｌａｒｉａｃｅａｅ Ｔ３⁃４０ｍ⁃２５ ９５ ＨＦ６７５０６７

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｂａｃｉｌｌａｒｉｏｐｈｙｃｅａｅ Ｃａｔｅｎｕｌａｃｅａｅ Ｔ２⁃ＤＤ⁃１４ ９９ ＫＪ４６３４６３

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｂａｃｉｌｌａｒｉｏｐｈｙｃｅａｅ Ｓｕｒｉｒｅｌｌａｃｅａｅ Ｔ３⁃１０ｍ⁃１８ ９９ ＫＸ１２０６２１

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｂａｃｉｌｌａｒｉｏｐｈｙｃｅａｅ Ｓｕｒｉｒｅｌｌａｃｅａｅ Ｔ３⁃６０ｍ⁃６７ ９８ ＪＸ０３２９６１

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｂａｃｉｌｌａｒｉｏｐｈｙｃｅａｅ Ｓｕｒｉｒｅｌｌａｃｅａｅ Ｔ３⁃６０ｍ⁃２９ ９５ ＫＸ１２０６５５

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｂａｃｉｌｌａｒｉｏｐｈｙｃｅａｅ — Ｔ３⁃４０ｍ⁃２２ ９４ ＫＹ６９３７１９

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｃｏｓｃｉｎｏｄｉｓｃｏｐｈｙｃｅａｅ Ｓｔｅｐｈａｎｏｄｉｓｃａｃｅａｅ Ｔ３⁃０ｍ⁃１８ ９９ ＪＱ２１７３５４

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｃｏｓｃｉｎｏｄｉｓｃｏｐｈｙｃｅａｅ Ｓｔｅｐｈａｎｏｄｉｓｃａｃｅａｅ Ｔ３⁃０ｍ⁃４９ ／ Ｔ２⁃Ｄ⁃９ ９９ ／ ９７ ＤＱ５１４８２５

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｃｏｓｃｉｎｏｄｉｓｃｏｐｈｙｃｅａｅ Ｓｔｅｐｈａｎｏｄｉｓｃａｃｅａｅ Ｔ３⁃６０ｍ⁃３ ／ Ｔ２⁃６０ｍ⁃３ ９６ ＤＱ５１４８２５

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｃｈｒｙｓｏｐｈｙｃｅａｅ Ｃｈｒｏｍｕｌｉｎａｃｅａｅ Ｔ３⁃０ｍ⁃６５ ８９ ＫＪ８７７６７５

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｃｈｒｙｓｏｐｈｙｃｅａｅ Ｃｈｒｙｓｏｃａｐｓａｃｅａｅ Ｔ３⁃１０ｍ⁃１２ ８９ ＥＦ１６５１４８

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｃｈｒｙｓｏｐｈｙｃｅａｅ Ｄｉｎｏｂｒｙａｃｅａｅ Ｔ３⁃０ｍ⁃３４ ８６ ＥＦ１６５１５６

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｄｉｃｔｙｏｃｈｏｐｈｙｃｅａｅ — Ｔ３⁃２０ｍ⁃５９ ９８ ＡＢ０９７４０９

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｄｉｃｔｙｏｃｈｏｐｈｙｃｅａｅ — Ｔ３⁃１０ｍ⁃４４ ８６ ＡＢ０９７４０９

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｄｉｃｔｙｏｃｈｏｐｈｙｃｅａｅ — Ｔ３⁃４０ｍ⁃２７ ８６ ＨＱ７１０６０１

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｅｕｓｔｉｇｍａｔｏｐｈｙｃｅａｅ Ｍｏｎｏｄｏｐｓｉｄａｃｅａｅ Ｔ３⁃１０ｍ⁃７０ ／ Ｔ２⁃８０ｍ⁃２６ ９９ ／ ９８ ＤＱ９７７７３２

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｅｕｓｔｉｇｍａｔｏｐｈｙｃｅａｅ Ｍｏｎｏｄｏｐｓｉｄａｃｅａｅ Ｔ３⁃４０ｍ⁃６８ ９１ ＤＱ９７７７３２

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｆｒａｇｉｌａｒｉｏｐｈｙｃｉｄａｅ Ｆｒａｇｉｌａｒｉａｃｅａｅ Ｔ２⁃８０ｍ⁃１４ ／ Ｔ３⁃０ｍ⁃２１ ９９ ＫＦ９５９６４０

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｆｒａｇｉｌａｒｉｏｐｈｙｃｉｄａｅ Ｆｒａｇｉｌａｒｉａｃｅａｅ Ｔ３⁃５ｍ⁃５９ ／ Ｔ２⁃８０ｍ⁃３３ ／ Ｔ３⁃１０ｍ⁃２３ ９６ ＫＦ９５９６４０

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｆｒａｇｉｌａｒｉｏｐｈｙｃｉｄａｅ Ｆｒａｇｉｌａｒｉａｃｅａｅ Ｔ２⁃ＤＤ⁃３５ ／ Ｔ２⁃０ｍ⁃５８ ９５ ／ ９２ ＫＦ９５９６４０

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｆｒａｇｉｌａｒｉｏｐｈｙｃｉｄａｅ Ｆｒａｇｉｌａｒｉａｃｅａｅ Ｔ２⁃８０ｍ⁃４ ／ Ｔ３⁃０ｍ⁃１０ ９５ ＡＢ４３０６７４

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｆｒａｇｉｌａｒｉｏｐｈｙｃｉｄａｅ Ｆｒａｇｉｌａｒｉａｃｅａｅ Ｔ３⁃６０ｍ⁃４１ ／ Ｔ３⁃２０ｍ⁃４４ ９４ ＡＢ４３０６７４

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｆｒａｇｉｌａｒｉｏｐｈｙｃｅａｅ Ｆｒａｇｉｌａｒｉａｃｅａｅ Ｔ３⁃１０ｍ⁃２４ ９６ ＨＱ９１２４５１

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｆｒａｇｉｌａｒｉｏｐｈｙｃｅａｅ Ｆｒａｇｉｌａｒｉａｃｅａｅ Ｔ３⁃６０ｍ⁃２１ ／ Ｔ３⁃６０ｍ⁃２８ ９９ ／ ９３ ＨＱ８２８１９９

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｓｙｎｕｒｏｐｈｙｃｅａｅ Ｍａｌｌｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ Ｔ３⁃１０ｍ⁃４５ ８９ ＪＸ９４６３５５

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ Ｓｙｎｕｒｏｐｈｙｃｅａｅ Ｍａｌｌｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ Ｔ２⁃８０ｍ⁃１６ ／ Ｔ３⁃０ｍ⁃６４ ８８ ＫＭ５９０８８９

Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ Ｃｈｒｙｓｏｃｈｒｏｍｕｌｉｎａｃｅａｅ Ｔ２⁃８０ｍ⁃１ ／ Ｔ３⁃０ｍ⁃１１ ９９ ＭＧ５２０３３１

Ｔ２⁃５ｍ⁃４４ ９２ ＭＧ５２０３３１

Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃａｃｅａｅ Ｔ２⁃８０ｍ⁃１８ ９２ ＡＭ７０１７７５

Ｃｒｙｐｔｏｐｈｙｔａ Ｇｅｍｉｎｉｇｅｒａｃｅａｅ Ｔ３⁃０ｍ⁃２０ ９６ ＫＰ８９９７１３

Ｔ３⁃４０ｍ⁃４７ ９３ ＫＰ８９９７１３

２．４　 纳木错湖水基本理化性质及其与 ＩＤ 类固碳微生物群落的相关性

纳木错水质比较均一，各个监测点理化性质差异不大。 本研究以湖水最深处 Ｔ２ 点为例，基本理化性质如

图 ５ 所示，水温在表层（０—１５ ｍ）较高，在 ２０ ｍ 以下较低，溶解氧在表层 ０—２０ ｍ 有增加趋势，之后下降。 ｐＨ
从表层到下层呈下降趋势，叶绿素的含量在表层和底层都很低，在 ６０ ｍ 深处有一个峰值。 电导率在表层到底

层变化不大，环境光从表层到底层有下降趋势。 相关分析表明 ｃｂｂＬ ＩＤ 基因丰度与水深（ ｒ ＝ ０．７１８，Ｐ＜０．０５）和
ｐＨ（ ｒ＝ －０．７６０，Ｐ＜０．０１）有显著相关。 不等鞭毛类（Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ）和定鞭藻纲（Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ）出现频率均与叶

绿素含量显著相关，其中不等鞭毛类 （ Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ） 是负相关 （ ｒ ＝ － ０． ８９４， Ｐ ＜ ０． ０１）， 而定鞭藻纲

７　 ８ 期 　 　 　 刘金波　 等：纳木错湖水体固碳微生物数量、群落结构及其驱动因子研究 　
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　 图 ４　 Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ中 ５ 个主要科代表 ＯＴＵｓ 在克隆文库中

的相对比例

Ｆｉｇ ４ 　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ＯＴＵｓ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｆｉｖｅ ｍａｉｎ

Ｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｌｏｎｅ ｌｉｂｒａｒｉｅｓ

横坐标为每个克隆文库，克隆文库名字为采样点⁃深度，如

Ｔ３—０ ｍ 代表 Ｔ３ 采样点，０ ｍ 水样的克隆文库，ＤＤ 代表最下

面一层水样。 图中 ５ 个科分别是硅藻科（Ｂａｃｉｌｌａｒｉａｃｅａｅ），脆杆

藻科（Ｆｒａｇｉｌａｒｉａｃｅａｅ），单珠微藻科（Ｍｏｎｏｄｏｐｓｉｄａｃｅａｅ），圆筛藻

科（ｓｔｅｐｈａｎｏｄｉｓｃａｃｅａｅ）和双菱藻科（Ｓｕｒｉｒｅｌｌａｃｅａｅ）

（Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ）是正相关（ ｒ ＝ ０．９１０，Ｐ＜０．０１）。 不等鞭毛

类（Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ）和定鞭藻纲（Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ）出现频率显

著负相关（ ｒ＝ －０．９９４，Ｐ＜０．０１）。

３　 讨论

３．１　 固碳微生物主要类群 Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ
本研究中不等鞭毛类（Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ）是优势固碳微生

物类群，在所有水层样品中出现，除 Ｔ２ 点 ６０ ｍ 出现频率

较低外，其它水层均高于 ４０％，最大的达到 １００％（表 １）。
本研 究 结 果 与 前 人 研 究 结 果 相 似， 例 如， 太 湖 中

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ 是主要的真核生物类群之一，其出现频率约

为 ２２％［３７］，此出现频率远低于纳木错湖大部分水层，与 Ｔ２
点 ６０ ｍ 接近。 两个湖泊的维度接近，但其它环境因子差

异较大，纳木错地区海拔大于 ４８００ ｍ，紫外线辐射较强，且
温度低；而太湖位于我国东部低海拔地区，海拔低，紫外线

和辐射较纳木错弱，且温度高于纳木错地区；此外，纳木错

水来源主要是冰川融水，且人为影响比较小，湖水寡营

养［３８⁃３９］；而太湖地区水来源多，并受人类活动影响较大，湖
水营 养 盐 含 量 较 高［４０］。 这 可 能 是 两 个 湖 中 都 存 在

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ，但出现频率差异较大的主要原因。 相反，在
永久冰雪覆盖的南极湖泊中，Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ 被报道是主要的固碳微生物类群，且其出现频率与 Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ
的出现频率之间存在此消彼长的关系［９， １５］，这个结果与本研究得到的结果一致。 虽然两个湖地理位置差异

较大，但都是极端环境，属于高寒地区，且受人为因素影响小。 其中南极的 Ｂｏｎｎｅｙ 湖处于永久冰川覆盖环境

下，能反映此环境下原始情况。 而纳木错湖的结果与其基本一致，从另一个方面验证了纳木错湖水受到人为

因素影响小。 此外，Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ 还在非洲碱湖纳库鲁［４１］，波罗的海［４２］，和洞里萨湖［４３］，以及 Ｓａｌｚｋａｍｍｅｒｇｕｔ
地区到 Ｌｏｗ Ｔａｕｅｒｎ 地区不同海拔的高山湖泊［４４］，坦噶尼喀湖［４５］ 中被检测到。 但其出现频率差异很大，其中

在非洲碱湖纳库鲁只检测到一个克隆［４１］，在波罗的海检测到 ４—１０％［４２］，在洞里萨湖可以达到 １０５ Ｌ－１水［４３］。
在不同海拔的高山湖泊中， Ｃｈｒｙｓｏｐｈｙｃｅａｅ 占 １４． ６％， 其它 Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ 占 ９． ６％［４４］。 坦噶尼喀湖中

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ 占 ３５％［４５］。 说明，Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ 是湖泊中广泛分布的类群，且耐受极端环境，是重要的固碳微生

物类群。
３．２　 固碳微生物主要类群 Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ

本研究发现，Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ 的出现频率仅次于 Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ。 纳木错湖中代表 ＯＴＵ 最相近的是淡水来源

的 Ｃｈｒｙｓｏｃｈｒｏｍｕｌｉｎａ ｐａｒｖａ（ＭＧ５２０３３１），相似度为 ９９％。 在本研究中，其出现频率在 Ｔ２ 点 ６０ ｍ 处最多，并且

与叶绿素含量有关。 这个种在中国最早在武汉东湖被发现［４６］。 此种在冬季出现，春末消失，高的种群密度在

水温为 ６—８℃时形成［４６］。 说明此种比较耐寒，与纳木错地区条件类似。 Ｃｈｒｙｓｏｃｈｒｏｍｕｌｉｎａ ｐａｒｖａ 是世界广泛

分布的种类，生长在寒带、温带、热带和亚热带地区的湖泊、水库、池塘和河流中，湖泊中发现的占多数［４６］。 最

近，有研究报道在加拿大安大略湖中此类群被一种病毒所侵染［４７］。 Ｃｈｒｙｓｏｃｈｒｏｍｕｌｉｎａ ｐａｒｖａ 是南安第斯湖中重

要的类群［４８⁃５０］。 夏季的几个月里，在寡营养的南安第斯湖中观察到了一种独特的深层叶绿素的发展。 最深

的叶绿素位于共光区的极限附近，刚好低于金属离子的上限［４９］。 此外，有研究报道在梅洛米茨湖中存在暗碳

固定［５１］。 Ｈａｐｔｏｐｈｙｔｅｓ 主要是单细胞水生生物，主要是海洋光合作用真核生物，淡水中的研究较少［５２］。 然而，
在一些湖中的小型真核生物，主要的克隆最相近的是 Ｃｈｒｙｓｏｃｈｒｏｍｕｌｉｎａ ｐａｒｖａ［５３⁃ ５４］。 在一个寡营养亚高山湖泊
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图 ５　 纳木错湖水主要理化性质

Ｆｉｇ．５　 Ｂａｓｉｃ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ Ｎａｍ Ｃｏ Ｌａｋｅ ｗａｔｅｒ

中，单细胞淡水蓝藻 Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓ 和混合营养的鞭毛藻类（Ｃｈｒｙｓｏｃｈｒｏｍｕｌｉｎａ ｐａｒｖａ 为主要类群）被证明是与湖

泊功能相关的类群［５５］。 以上 Ｃｈｒｙｓｏｃｈｒｏｍｕｌｉｎａ ｐａｒｖａ 为主要类群的大部分湖泊基本上都是寡营养的，可见

Ｃｈｒｙｓｏｃｈｒｏｍｕｌｉｎａ ｐａｒｖａ 在寡营养淡水环境中具有重要的生态位，在淡水生态系统碳固定中起重要作用。
３．３　 固碳微生物群落驱动因子

纳木错湖泊中存在大量的固碳微生物，其中 ＩＤ 类 ｃｂｂＬ 基因丰度最高且与湖水深度和 ｐＨ 显著相关。 本

研究结果与在南极冰下湖中结果相似［９］。 这些结果说明，湖水深度和 ｐＨ 对固碳基因丰度有影响。 类似的，
ｐＨ 被发现是调控湖水中需氧的不产氧光养细菌的多样性和群落结构的潜在因子［２０］。 有研究报道，湖水中真

核生物的遗传多样性与湖水营养状态有关［３７， ５６］。 沿海拔梯度高山湖泊的原生生物多样性差异受到多个因素

的影响，其中 ｐＨ 和营养浓度是最重要的［４４］。 此外，纳木错湖水中不等鞭毛类（Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ）的出现频率与

叶绿素含量显著相关，这与在南极冰下湖的结果一致［９］。 有研究报道色素组成是影响不等鞭毛类

（Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ） 生态演替的关键因子之一［５７］。 在本研究中， 采集一个时间点的水样， 纳木错湖中

Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ 占绝对优势，Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ 只在 Ｔ２ 点 ６０ ｍ 的出现频率较高。 而在 Ｂｏｎｎｅｙ 两个采样时间点中，６

９　 ８ 期 　 　 　 刘金波　 等：纳木错湖水体固碳微生物数量、群落结构及其驱动因子研究 　
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ｍ（ＥＬＢ）和 １０ ｍ（ＷＬＢ）的水样，一个时间点是 Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ 占绝对优势，而另一个时间点是 Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ 占

绝对优势；而 １３ ｍ 的水样，２ 个时间点均以 Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ 占绝对优势［９］。 其原因是在不同的时间点和采样

点，水体的环境因素发生改变，影响了两者出现频率。 在本研究中，两种固碳微生物类群的出现频率与水体中

叶绿素含量显著相关，在叶绿素含量出现峰值的 ６０ ｍ 水样中，Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ 的出现频率最高（７５％），而其它

层则以 Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ 为优势类群（表 １）。 在 Ｂｏｎｎｅｙ 湖中，１３ ｍ 也是叶绿素含量出现峰值的水层［９］。 这进一

步说明，叶绿素含量是调控两者在湖水中出现频率的主要环境因子。

４　 结论

在纳木错湖水中存在丰度较高的含 ｃｂｂＬ ＩＤ 基因的固碳微生物，从表层到底部有增加的趋势，Ｔ２ 底层达

到最高值（６．３７×１０８拷贝 Ｌ－１湖水）。 Ｔ０，Ｔ２ 和 Ｔ３ 点的最底层基因丰度显著高于上层（Ｐ＜０．０５）。 成对比较表

明，Ｔ０ 和 Ｔ１ 与 Ｔ２ 之间差异显著，其它样点之间无显著差异（Ｐ＜０．０５）。 含 ｃｂｂＬ ＩＤ 基因固碳微生物群落组成

主要是不等鞭毛类（Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ）和定鞭藻纲（Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ），以及个别层出现少量的蓝藻（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）
和隐藻门（Ｃｒｙｐｔｏｐｈｙｔａ）。 Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ 具有较高的多样性，包括 ７ 个纲和 １３ 个科。 其它类群只有 １ 个科。
Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ 中占主要的是 Ｆｒａｇｉｌａｒｉａｃｅａｅ，占该类群的 ３１．８％；其次是 Ｂａｃｉｌｌａｒｉａｃｅａｅ，占该类群的 １５．９％；第三

位的是 Ｓｔｅｐｈａｎｏｄｉｓｃａｃｅａｅ，占该类群的 １１． ４％。 其它科的比例均小于 １０％。 相关分析表明，不等鞭毛类

（Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ）和定鞭藻纲（Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ）出现频率之间存在显著的负相关关系。 湖水深度和 ｐＨ 与 ｃｂｂＬ ＩＤ
基因丰度显著相关。 叶绿素含量与不等鞭毛类（Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ）和触丝藻纲（Ｈａｐｔｏｐｈｙｃｅａｅ）出现频率显著相

关。 表明纳木错湖水中的 ｃｂｂＬ ＩＤ 基因丰度较高，群落组成大类较单一，但 Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ 类多样性高。 影响基

因丰度的主要因素是湖水深度和 ｐＨ，影响群落组成的主要因素是叶绿素含量。
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