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云贵高原典型湖滨湿地好氧甲烷氧化细菌群落结构和
数量的时空动态
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摘要：湖泊生态系统排放的甲烷（ＣＨ４）大部分来自湖滨湿地，好氧甲烷氧化细菌（ｍｅｔｈａｎｅ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ，ＭＯＢ）在减轻 ＣＨ４从

湖泊系统向大气的排放中起着至关重要的作用。 湖滨湿地好氧 ＭＯＢ 群落分布及其影响因素尚不清楚。 采用 ｑＰＣＲ、末端限制

性片段长度多态性（Ｔ⁃ＲＦＬＰ）等方法，分四季对贵州草海湖滨湿地宽敞水域至落干区沉积物中好氧 ＭＯＢ 群落组成和数量进行

了研究。 草海湖滨湿地沉积中甲烷氧化单加氧酶功能基因（ｐｏｍＡ）丰度较高，在 １．７８×１０７—２．７３×１０８拷贝数 ／ ｇ 干沉积物之间，
好氧 ＭＯＢ 由 Ｉ 型（Ｍｅｔｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ ａｎｄ Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒ）和 ＩＩ 型（Ｍｅｔｈｙｌｏｓｉｎｕｓ）组成，Ｉ 型主要分布在宽敞水域（长期淹水区），而干湿

过渡区和偶尔积水区主要为 ＩＩ 型，呈现出明显的空间变化，推测湖滨湿地长期淹水区甲烷的氧化由 Ｉ 型主导，而相对干旱的区

域 ＩＩ 型主导，而这种差异可能是导致湖滨湿地甲烷排放高度异质性的一个重要因素。 研究结果对揭示湖滨湿地甲烷排放时空

异质性的微生物生态机制奠定了基础。
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甲烷（ＣＨ４）是大气中仅次于 ＣＯ２的第二大温室气体，对全球温室效应的贡献率达 ３０％—４０％［１］。 ＣＨ４在

大气中的浓度已经从工业化以前的体数分数为 ７．１５×１０－６增长到现在的体数分数为 １．７７×１０－５。 大气中增加

的 ＣＨ４主要来自人类的生产活动和自然生态系统释放［２］。 湖泊生态系统是大气 ＣＨ４的重要源，贡献了自然排

放总量的 １６％［３］。 通常情况下，厌氧土层产甲烷菌产生的 ＣＨ４约 ３０％—９０％在释放到大气之前被甲烷氧化菌

（Ｍｅｔｈａｎｏｔｒｏｐｈｓ）消耗掉［４⁃５］，甲烷氧化菌以 ＣＨ４ 作为唯一碳源和能源，在环境中起着 ＣＨ４ 生物过滤器的

作用［６⁃７］。
环境中存在两类截然不同的甲烷氧化菌，好氧甲烷氧化细菌（ｍｅｔｈａｎｅ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ，ＭＯＢ）和厌氧

ＭＯＢ。 其中，好氧 ＭＯＢ 是甲基营养细菌（Ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ）的一个分支［８］，它们属于变形菌门、疣微菌门

和 ＮＣ１０ 门［９］。 好氧 ＭＯＢ 的生理和多样性已经得到了很好研究［１０］。 目前自然湿地中仅发现变形菌门的分

布，可分为Ⅰ型和Ⅱ型［１１］，其中Ⅰ型属于 γ⁃变形菌纲的甲基球菌科，现已发现了 １５ 个属，Ⅱ型属于 α⁃变形菌

纲，包 括 Ｍｅｔｈｙｌｏｃｙｓｔａｃｅａｅ 和 Ｂｅｉｊｅｒｉｎｃｋｉａｃｅａｅ 两 个 科， 前 者 有 Ｍｅｔｈｙｌｏｃｙｓｔｉｓ 和 Ｍｅｔｈｙｌｏｓｉｎｕｓ 属， 后 者 有

Ｍｅｔｈｙｌｏｃａｐｓａ、Ｍｅｔｈｙｌｏｃｅｌｌａ 和 Ｍｅｔｈｙｌｏｆｅｒｕｌａ 属［１２］。 通常以甲烷氧化单加氧酶功能基因（ｐｍｏＡ）为生物标志物，
结合 ＲＦＬＰ、测序等技术，对湖泊、沼泽等各种环境中好氧 ＭＯＢ 群落组成进行了大量卓有成效的研究［１３⁃１５］。

湖滨湿地是湖泊生态系统重要组成部分，是湖泊 ＣＨ４排放的热区［１６⁃１７］。 湖滨湿地急剧变化的水文、植被

和土壤理化［１８，１９］对好氧 ＭＯＢ 群落数量和组成、结构势必会产生深刻的影响，进而影响 ＣＨ４的产生、氧化、传
输和排放，致使湖滨湿地 ＣＨ４排放呈现高度的时空异质性。 然而，对高原湖泊湖滨带的关注较少，以往的研究

大多集中在开放水域［２０⁃２２］。 湖滨湿地沉积物好氧 ＭＯＢ 群落与环境因素之间的联系仍然不清楚，云贵高原湖

滨湿地好氧 ＭＯＢ 群落组成及分布鲜见报道。
云贵高原湖泊资源丰富，是我国三大高原湿地之一。 虽然云贵高原湖泊沉积物中好氧 ＭＯＢ 的分布最近

几年已有少量报道［１３，２２］，但尚不清楚湖滨湿地沉积物的好氧 ＭＯＢ 群落如何随季节和环境变化而变化。 该研

究的主要目的是揭示湖滨带好氧 ＭＯＢ 群落时空动态及其与环境的关系。 本文以云贵高原湖泊湿地的典型代

表———草海为研究对象，以 ｐｍｏＡ 为标记物，运用 ｑ－ＰＣＲ、Ｔ⁃ＲＦＬＰ、和基因文库构建等方法对贵州草海湖滨带

好氧 ＭＯＢ 数量和群落结构进行了研究，分析了驱动好氧 ＭＯＢ 群落时空动态的关键因子，研究结果丰富了人

们对高原湖滨湿地好氧 ＭＯＢ 群落生态学的认识。

１　 材料与方法

１．１　 样点描述与采样

　 　 贵州草海国家级自然保护区位于贵州省威宁彝族回族苗族自治县县城西南侧，地处云贵高原乌蒙山区腹

７７７４　 １２ 期 　 　 　 夏品华　 等：云贵高原典型湖滨湿地好氧甲烷氧化细菌群落结构和数量的时空动态 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

地［２３］。 其地理坐标介于 ２６°４７′３５″—２６°５２′１０″Ｎ 和 １０４°９′２３″—１０４°２０′１０″Ｅ 之间。 海拔 ２１７１．７ ｍ，属亚热带

高原季风气候，冬暖夏凉、冬干夏湿的气候特征，年均气温 １０．６ ℃，年均降水量 ９５０．９ ｍｍ，相对湿度 ７９％。 最

深处为 ５ ｍ。 物种丰富，水生维管束植物 ６８ 种，共记录鸟类 ２４６ 种［２４］。
根据草海湖滨湿地水文和植被分布格局，从湖滨宽敞水域至湖岸设置了四个采样梯度，即长期淹水宽敞

水域区沉水植被眼子菜（Ｐ）湿地（１０４°１５．２５５′Ｅ，２６°５０．８９９′Ｎ）、长期淹水浅水区挺水植被水葱（Ｅ）湿地

（１０４°１５．９１０′Ｅ，２６°５０．６９７′Ｎ）、干湿过渡区藨草（Ｔ）湿地（１０４°１６．５０４′Ｅ，２６°５０．６１０′Ｎ）和偶尔积水区灯芯草

（Ｖ）湿地（１０４°１６．８０５′Ｅ，２６°５０．４５１′Ｎ），分别在 ２ 月、５ 月、７ 月和 １１ 月进行采样，设置 ３—４ 个重复，分 ０—１０
ｃｍ、１０—２０ ｃｍ 和 ２０—３０ ｃｍ 三层，记录水深、温度、植被高度等；土壤低温保存带回实验室后，一部分风干测

定理化指标，土壤理化指标参照《土壤农业化学分析方法》测定。 另一部分置于－８０℃冰箱用于好氧 ＭＯＢ 分

子分析。
１．２　 ＤＮＡ 提取与 ｐｍｏＡ 基因扩增及纯化

采用土壤 ＤＮＡ 提取试剂盒（Ｂｉｏ １０１ Ｉｎｃ．， Ｃａｌｉｆ．， ＵＳＡ），取 ０．５ ｇ 土壤鲜样，按照说明书步骤进行操作。
ＤＮＡ 含量用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ＮＤ⁃１０００ 核酸定量仪（Ｎａｎｏｄｒｏｐ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ）测定，在－８０ ℃贮存。 采用好氧ＭＯＢ 的

特异性引物 Ａ１８９ｆ （５′⁃ＧＧＮ ＧＡＣ ＴＧＧ ＧＡＣ ＴＴＣ ＴＧＧ⁃ ３′）和 ｍｂ６６１ｒ （５′⁃ＣＣＧ ＧＭＧ ＣＡＡ ＣＧＴ ＣＹＴ ＴＡＣＣ⁃
３′） ［１６］。 ＰＣＲ 扩增程序如下：９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎ；接着 ３５ 个扩增循环：９４℃变性 １ ｍｉｎ，５８ ℃退火 １ ｍｉｎ，７２ ℃
延伸 １ ｍｉｎ；最后 ７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎ。 扩增的 ＰＣＲ 反应产物用 １％琼脂糖凝胶电泳检测，用琼脂糖凝胶 ＤＮＡ 纯

化试剂盒 Ａｇａｒｏｓｅ Ｇｅｌ ＤＮＡ Ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｋｉｔ （Ｐｒｏｍｅｇａ，ＵＳＡ），按说明书进行 ｐｍｏＡ 基因的回收纯化。
１．３　 实时荧光定量

ｐｍｏＡ 基因定量分析引物同上，反应体系为 １０ μＬ，包括 １μＬ ＤＮＡ 模板、５ μＬ ＳＹＢＲ Ｐｒｅｍｉｘ Ｅｘ ＴａｑＴＭ，上、
下游引物各 ０．１ μＬ （２０ μｍｏｌ ／ Ｌ） 和 ３．８ μＬ 的灭菌双蒸水，扩增条件同上。 标准曲线相关系数 Ｒ２为 ０．９９９，满
足绝对定量要求。
１．４　 ｐｍｏＡ 基因克隆文库构建及 ＲＦＬＰ 分析

纯化后的 ｐｍｏＡ 基因片段按说明书的方法与 ｐＭＤ １８⁃Ｔｖｅｃｔｏｒ（Ｔａｋａｒａ，Ｊａｐａｎ）连接。 １６ ℃过夜连接后，转
化入 Ｅ．ｃｏｌｉ ＤＨＳ 感受态细胞。 转化产物涂布到含有氨苄青霉素（Ａｍｐｉｃｉｌｌｉｎ） ／ ＩＰＴＧ ／ Ｘ⁃Ｇａｌ 的 ＬＢ 固体培养基

上，３７ ℃下培养 ２４ ｈ，通过蓝白斑筛选方法筛选重组子。 挑取白色阳性转化子构建克隆文库，克隆文库用 ＬＢ
（Ａｍｐ＋）平板 ４ ℃保藏，测序由北京六合华大基因公司进行，测序引物为载体通用引物 Ｔ７。

为检查整个克隆文库的有效性，在所构建的各个克隆文库中随机挑取 １００ 个白色克隆子进行菌落 ＰＣＲ
验证。 按照厂家说明书的方法对阳性克隆的 ＰＣＲ 产物进行 ＭｓｐＩ（Ｔａｋａｒａ，Ｊａｐａｎ）酶切。 酶切消化产物用 ２％
的琼脂糖凝胶电泳分离酶切片段。 用 ＡＢＩ３７３０ 遗传分析仪中进行毛细管电泳；取荧光强度 ５０ＲＦＵ 为基线，用
Ｇｅｎｅｍａｐｐｅｒ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ ３．７ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ Ｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｅｄ，ＵＳＡ）计算大于基线的峰高和出峰处的 Ｔ⁃ＲＦ（末
端标记限制性片段）长度。 将 Ｔ⁃ＲＦ 介于 ５０ ｂｐ 和 ５５０ ｂｐ 之间的峰面积进行标准化处理，计算相对应的丰度。
１．５　 基因的序列分析和系统发育树的构建

将克隆对应的每一个 ｐｍｏＡ 基因序列与 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中己知序列进行 ＢＬＡＳＴ 比较，鉴定与克隆序列亲

缘关系最近的种属。 并从数据库中获取相关的 ｐｍｏＡ 基因序列，采用 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ１．８３ 软件进行多重比对，用
ＭＥＧＡ ６ 软件包中的 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ 法，设自展值为 １０００ 次，构建系统发育树［２５］。
１．６　 数据处理与分析

ＰＣｏＡ、相关性及蒙特卡洛检验用 Ｒ（３．５）进行分析，制图软件采用 Ｏｒｉｇｉｎ ９．０。

２　 结果

２．１　 水文、植被和土壤特征

湖滨湿地是水生和陆生之间过渡带，具有高度异质的水文情势、土壤理化和植被分布格局。 草海湖滨湿
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地深水区眼子菜湿地水深 ７ 月高达 １６０ ｃｍ，浅水区水葱湿地水深在 ２６—６７ ｃｍ 之间波动，而干湿过渡区藨草

湿地在 ５ 月份不淹水，其他季节水深在 ５—２３ ｃｍ 之间，偶尔淹水区灯芯草湿地仅在 ７ 月丰水期积水

（１１．７ ｃｍ），其它季节地表无积水。 土壤温度在 ２ 月最低（约 ７ ℃），７ 月最高（约 ２０ ℃）。 土壤 ｐＨ 在 ６．１—７．４
之间变化，含水量在 ４９０％—５３％之间（表 １）。 ＮＯ－

３ 含量沿着水位降低先增加后降低的趋势，且各采样点最大

值均出现在 １１ 月，ＤＯＣ 和 Ｆｅ２＋从宽敞水域至偶尔淹水区逐渐降低。

表 １　 环境因子

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

采样点
Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅ

水深
Ｗａｔｅｒ ｌｅｖｅｌ

含水率
Ｍｏｉｓｔｕｒｅ
ｃｏｎｔｅｎｔ ／ ％

温度
Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ／ ℃ ｐＨ

硝态氮
Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

可溶性有机碳
ＤＯＣ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）
Ｆｅ２＋

Ｐ（１０４°１５．２５５′Ｅ；２６°５０．８９９′Ｎ） １２０—１６２ ４９０ １９．９８ ６．４ ５０．０６ ８０１．１５ ２１６３．１１

Ｖ（１０４°１５．９１０′Ｅ；２６°５０．６９７′Ｎ） ３０—４７ １７９ １３．９３ ６．１ ９７．０６ ２５３．１８ ９４５．０７

Ｔ（１０４°１６．５０４′Ｅ；２６°５０．６１０′Ｎ） ｎｓ—２３ ６８ １３．８９ ７．４ ９３．５４ ５０．１２ ２２３．８０

Ｅ（１０４°１６．８０５′Ｅ；２６°５０．４５１′Ｎ） ｎｓ—１２ ５３ １４．２５ ７．３ ７６．１８ ４６．５１ ２３．２６

　 　 ｎｓ 表示无积水； Ｐ： 眼子菜湿地 Ｐｏｔａｍｏｇｅｔｏｎ；Ｖ： 灯芯草湿地 Ｖａｌｉｄｕｓ；Ｔ： 藨草湿地 Ｔｒｉｑｕｅｔｅｒ；Ｅ： 水葱湿地 Ｅｆｆｕｓｕｓ

２．２　 ｐｍｏＡ 功能基因数量的时空分布

草海湖滨湿地好氧 ＭＯＢ ｐｍｏＡ 功能基因数量丰富，在 １．７８×１０７—２．７３×１０８拷贝数 ／ ｇ 干沉积物之间（图
１），具有明显的时空异质性。 宽敞水域深水区和干湿交替区高，而浅水区和偶尔积水区低；在 ０—３０ ｃｍ 垂直

剖面上，干湿交替区具有明显的从表层至底层逐渐减低外，其它无明显变化规律和趋势。 季节变化明显，大小

依次为 ７ 月＞５ 月＞１１ 月＞２ 月。 ｐｍｏＡ 功能基因数量与温度极显著正相关（Ｐ＜０．０１），与其它因子如水深、ＮＯ３⁃
Ｎ 等相关性不显著（Ｐ＞０．０５）。

图 １　 ｐｍｏＡ 基因时空分布特征

Ｆｉｇ．１　 Ｓｐａｔｉｏ⁃ｔｅｍｐｏｒａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｐｍｏＡ ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ

Ｐ： 眼子菜湿地 Ｐｏｔａｍｏｇｅｔｏｎ；Ｖ： 灯芯草湿地 Ｖａｌｉｄｕｓ；Ｔ： 藨草湿地 Ｔｒｉｑｕｅｔｅｒ；Ｅ： 水葱湿地 Ｅｆｆｕｓｕｓ
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２．３　 酶切片段 Ｔ⁃ＲＦｓ 的分布及甲烷氧化细菌鉴定

采用 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 方法，对 ４ 种水位梯度下好氧 ＭＯＢ 群落进行分析，共检测到 １０ 个 Ｔ⁃ＲＦｓ（图 ２）。 在 １０ 个

Ｔ⁃ＲＦｓ 中以 ７５ ｂｐ、２４１ ｂｐ、２４３ ｂｐ 和 ３４８ ｂｐ 为主，其中 ７５ ｂｐ 的 Ｔ⁃ＲＦｓ 主要分布在宽敞水域眼子菜湿地和浅水

区水葱湿地，随着水位的降低而减少（Ｐ＜０．０１），与之相反，２４１ ｂｐ 和 ３４８ ｂｐ 的 Ｔ⁃ＲＦｓ 主要分布在干湿交替区

藨草湿地和偶尔集水区灯芯草湿地，随着水位的降低而升高； ２４３ ｂｐ 的 Ｔ⁃ＲＦｓ 在不同水位梯度都有分布，且
比较均匀；不过一些 Ｔ⁃ＲＦｓ 对水文条件具有强烈的选择性，如 ５９ ｂｐ、１４０ ｂｐ 和 １８８ ｂｐ 的 Ｔ⁃ＲＦｓ 只分布在宽敞

水域眼子菜和浅水区水葱湿地，而 ２３４ ｂｐ 的 Ｔ⁃ＲＦｓ 只分布在干湿交替区藨草湿地和偶尔集水区灯芯草湿地。
这表明草海湖滨湿地好氧 ＭＯＢ 群落组成具有空间异质性。

图 ２　 ｐｏｍＡ Ｔ⁃ＲＦｓ相对数量

Ｆｉｇ．２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃ ｏｆ ｐｍｏＡ Ｔ⁃ＲＦｓ

选择具有不同 Ｔ⁃ＲＦ 片段的沉积物样品构建克隆文库，进行测序分析，构建系统发育树。 该序列在系统发

育上与 Ｉ 型和 ＩＩ 型相关（图 ３）。 Ｉ 型好氧 ＭＯＢ 属于 γ⁃变形菌纲的 Ｍｅｔｈｙｌｏｃｏｃｃａｃｅａｅ 科，ＩＩ 属于 α⁃变形菌纲的

Ｍｅｔｈｙｌｏｃｙｓｔａｃｅａｅ。 ７５ ｂｐ 的 Ｔ⁃ＲＦ 片段代表 Ｍｅｔｈｙｌｏｃｏｃｃａｃｅａｅ （Ｍｅｔｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ，Ｍｅｔｈｙｌｏｃａｌｄｕｍ）。 ２４１ ｂｐ 的 Ｔ⁃ＲＦ
片段代表 Ｍｅｔｈｙｌｏｃｙｓｔａｃｅａ （Ｍｅｔｈｙｌｏｃｙｓｔｉｓ ａｎｄ Ｍｅｔｈｙｌｏｓｉｎｕｓ ）， ２４１３ ｂｐ 的 Ｔ⁃ＲＦ 片 段 代 表 Ｍｅｔｈｙｌｏｃｙｓｔａｃｅａ
（Ｍｅｔｈｙｌｏｓｉｎｕｓ ）。
２．４　 好氧 ＭＯＢ 群落时空动态

好氧 ＭＯＢ 的主坐标分析结果见图 ４。 草海湖滨湿地 ４ 个水位梯度的 ３１ 个样品可以聚为 ４ 类，表明不同

水位梯度下好氧 ＭＯＢ 群落组成不同。 基本上是深水区样品聚为一组，而浅水区组成另一组，干湿交替区和偶

尔积水区的样品也各自成簇，但也存在一些交叉，如深水区的 ＭＰ１０ 与浅水区的聚在一组，干湿交替区 ＪＴ２０
与落干区的聚为一组，呈现出明显的过渡性分布特征。 此外，我们还发现在季节上却不能很好地进行分组，好
氧 ＭＯＢ 群落组成的分布不随季节变化而改变。 表明草海湖滨湿地好氧 ＭＯＢ 具有显著的空间变化。 好氧

ＭＯＢ 群落与环境因子的相关性分析和蒙特卡洛检验见图 ５。 ｐＨ 是最主要的环境因子，其次是含水量（ＳＷＣ）
和溶解性有机碳（ＤＯＣ），水深的影响也很显著，但温度、硝态氮和二价铁的影响不显著。

３　 讨论

高原湖泊湿地是我国湿地重要组成，主要分布在青藏高原、云贵高原和蒙新高原等高原区，是我国甲烷排

放的重要源［２６］。 湖滨湿地是湖泊生态系统的重要组成部分，是湖泊甲烷排放的热区［１６］。 以往研究表明高原

湖滨湿地甲烷排放具有高度的时空异质性，但关于高原湖滨湿地好氧 ＭＯＢ 群落组成及其时空动态缺乏了解。
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图 ３　 ｐｍｏＡ 基因序列的系统发育树

Ｆｉｇ．３　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｐｍｏＡ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

本文采用实时荧光定量 ＰＣＲ 和克隆测序，以云贵高原典型湖滨湿地草海为代表，研究了 ４ 种不同水文条件下

沉积物中好氧 ＭＯＢ 丰度和群落组成时空动态。 研究结果对了解湖滨湿地甲烷温室气体排放的微生物作用机

制具有重要意义。
３．１　 好氧 ＭＯＢ 数量与群落组成的时空动态

沉积物中好氧 ＭＯＢ 数量的研究已有许多报道，但目前对不同区域不同类型湿地沉积物中的数量分布格

局了解不够。 本研究中草海湖滨湿地 ｐｍｏＡ 功能基因数量在 １．７８×１０７—２．７３×１０８拷贝数 ／ ｇ 干沉积物之间，与
我国青藏高原若尔盖湿地（１０７—１０８拷贝数 ／ ｇ 干沉积物） ［２７，２８］以及云贵高原的其它湿地如拉市海、海西湖、长
桥湖、天池等近 １０ 个湖泊湿地［２２］相似；但略低于我国三江平原湿地（１０８—１０９拷贝数 ／ ｇ 干沉积物） ［２９］，以及

云贵高原部分浅水和富营养化的湖泊，如剑湖湿地 １．６７×１０１０和普者黑湿地 ３．０５×１０９［２２］；高于北方湖泊（ｂｏｒｅａｌ
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图 ４　 好氧 ＭＯＢ 群落的主坐标分析（ＰＣｏＡ）

Ｆｉｇ．４　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＰＣｏＡ） ｆｏｒ ＭＯＢ

Ｆ：２ 月；Ｍ：５ 月；Ｊ：７ 月；Ｎ：１１ 月

　 图 ５　 好氧 ＭＯＢ 群落与环境因子的相关性及蒙特卡洛检验

Ｆｉｇ．５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＭＯＢ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｍｏｎｔｅｌ ｔｅｓｔ

ＷＬ：水深；ＳＷＣ：土壤含水量；ＳＴ：土壤温度；ＤＯＣ：可溶性有机碳

ｌａｋｅ）岸边带湿地 １０５［２０］和滇池沉积物 １０４—１０７拷贝数 ／
ｇ 干沉积物［１５］和日本琵琶湖沉积物中 ＭＯＰ 数量（８．８×
１０６—５．８×１０７） ［３０］。 高原湖泊较高的好氧 ＭＯＢ 数量与

其相当高的甲烷量有关［１３］，因为好氧 ＭＯＢ 的生长依靠

甲烷提供碳源和能源。
草海湖滨湿地沉积物中好氧 ＭＯＢ 数量具有明显的

时空异质性。 这与以往的一些研究一致，滇池沉积物中

好氧 ＭＯＢ 数量在（８．７１×１０４—２．０７×１０７）之间变化［１３］；
然而，Ｒａｈａｌｋａｒ［１４］对 Ｃｏｎｓｔａｎｃｅ 湖的研究表明，沉积物中

好氧 ＭＯＢ 数量在空间上没有差异（２．０７×１０７—４×１０７）。
本研究中从宽敞水域至偶尔积水区沿着水位的降低好

氧 ＭＯＢ 数量先降低后增加再降低的波浪式分布，其在

浅水区最低，干湿交替区最高。 干湿交替区由于干湿交

替营造了好氧缺氧环境，为好氧 ＭＯＢ 生提供适宜生长

条件。 季节上呈现出春夏季节高于秋冬季节的趋势，这
可能是由于春夏季节较高的温度更适宜于好氧 ＭＯＢ 生

长的缘故。 湖滨湿地沉积物中好氧 ＭＯＢ 数量变化可能

是其甲烷通量高度时空异质性的一个重要成因。
湖泊沉积物中好氧 ＭＯＢ 群落具有明显的时空异质
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性［２０，２１，３２］。 本研究也证实了这一点，草海湖滨湿地沿着水位梯度的变化好氧 ＭＯＢ 群落组成和结构显著不同，
从宽敞水域至偶尔积水区甲烷菌由 ｔｙｐｅ Ｉ 好氧 ＭＯＢ 向 ｔｙｐｅ ＩＩ 好氧 ＭＯＢ 演替。 宽敞水域深水区和浅水区沉

积物中 ｔｙｐｅ Ｉ 和 ｔｙｐｅ ＩＩ 好氧 ＭＯＢ 都有分布，其中宽敞水域深水区中 ｔｙｐｅ Ｉ 型 ｍｅｔｈａｎｏｔｒｏｐｈｓ （Ｍｅｔｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ，
Ｍｅｔｈｙｌｏｃａｌｄｕｍ）主导，而浅水区沉积物中 ｔｙｐｅ Ｉ 和 ｔｙｐｅ ＩＩ 好氧 ＭＯＢ 数量相当。 这与以往的研究结果一致，长
期积水湿地环境中，Ｉ 型好氧 ＭＯＢ 通常超过 ＩＩ 型好氧 ＭＯＢ［１３，２０］。 Ｃｏｎｓｔａｎｃｅ 湖沉积物中 Ｉ 型好氧 ＭＯＢ 是 ＩＩ
型的 ４ 倍［１４］。 与 ＩＩ 型好氧 ＭＯＢ 相比，Ｉ 型好氧 ＭＯＢ 通常对 ＣＨ４的亲和力较低［２８］，且在 ＣＨ４较高的地方具有

较强的竞争优势［１３］。 宽敞水域深水区沉积物中有机质、氮等营养物质丰富，且其厌氧环境有利于 ＣＨ４的产

生，这为低甲烷亲和力的 Ｉ 型好氧 ＭＯＢ 提供了物质保障。 因此，淹水和富营养环境的沉积物中，就形成 Ｉ 型
好氧 ＭＯＢ 为优势的分布格局。

干湿交替区藨草湿地和偶尔集水区灯芯草湿地好氧ＭＯＢ 群落由 ＩＩ 好氧ＭＯＢ （Ｍｅｔｈｙｌｏｃｙｓｔｉｓ， Ｍｅｔｈｙｌｏｓｉｎｕｓ
ａｎｄ Ｍｅｔｈｙｌｏｓｉｎｕｓ）主导。 在干旱环境中 Ｔｙｐｅ ＩＩ 好氧 ＭＯＢ 能很好生长并常常占据主导地位［２８］。 可以从以下两

个方面解释较干环境利于 ＩＩ 型好氧 ＭＯＢ。 首先，ＩＩ 型好氧 ＭＯＢ 对 ＣＨ４的亲和力比 Ｉ 型好氧 ＭＯＢ 高［３１］。 另

一个原因是 ＩＩ 型好氧 ＭＯＢ 是 Ｋ 生活对策［３３］，忍耐干旱环境能力比 Ｉ 型好氧 ＭＯＢ 强。 ＩＩ 型好氧 ＭＯＢ，例如

甲基胞囊菌属，可以形成抗旱的囊胞［３４］，可以在不利的条件下长期生存［３８］。 因此，ＩＩ 型好氧 ＭＯＢ 在湖滨湿

地相对干旱的区域就形成了优势。
湖滨湿地不同水位梯度下好氧 ＭＯＢ 群落组成明显不同，暗示湖滨湿地不同水位梯度下 ＣＨ４ 的氧化可能

由不同类型的好氧 ＭＯＢ 主导。 Ｈｅ 等人［３６］ 采用同位素探针技术，证明了湖泊沉积物中甲烷的氧化主要由 Ｉ
型好氧 ＭＯＢ 驱动。 据此推测，好氧 ＭＯＢ 群落空间分布差异可能是导致湖滨湿地较高的甲烷排放及其高度的

时空异质性一个重要原因。
３．２　 好氧 ＭＯＢ 群落时空变化的影响因素

湖滨湿地具有各种不同水文条件，沉积物质量，植物群落，ＣＨ４氧化率和好氧 ＭＯＢ 群落。 然而，主导湖滨

湿地好氧 ＭＯＢ 群落分布的因素仍不清楚。 本研究发现草海湖滨湿地从宽敞水域至湖岸随着水位降低 ｔｙｐｅ Ｉ
群落向 ｔｙｐｅ ＩＩ 演替，这与湖滨湿地高度异质环境条件密切相关。

水文条件是驱动湖滨湿地好氧 ＭＯＢ 群落空间分布的根本动力。 水深梯度一方面可以直接影响好氧

ＭＯＢ 群落分布。 水深梯度控制了氧和 ＣＨ４的可利用性，进而影响好氧ＭＯＢ 群落组成及活性空间分布［２０］。 长

期积水的样点有利于 ＣＨ４的产生，从而增加了底物的利用率并维持好氧 ＭＯＢ 活性。 因此，长期积水的样点形

成较高的 ＣＨ４氧化速率，较高的 Ｉ 型好氧 ＭＯＢ 物种多样性和丰富度。 此外，水深梯度还可以改变沉积物的理

化，进而间接的影响着好氧 ＭＯＢ 群落。 土壤理化特性如 ｐＨ 值等对土壤好氧 ＭＯＢ 群落分布具有重要的调控

作用。 本研究中从宽敞水域至湖岸随着水位降低沉积物 ｐＨ 值逐渐增大。 有证据表明，高 ｐＨ 值有利于一般

细菌物种的丰富性和 ＣＨ４的氧化潜力［３７］。 本研究中沉积物 ｐＨ 在长期积水的样点最低，可能对好氧 ＭＯＢ 群

落分布产生了影响。 沉积物中的氮对好氧 ＭＯＢ 群落也有重要影响。 水深梯度还可通过调控植物群落的分布

来影响着好氧 ＭＯＢ 群落的分布。 地上植被对地下微生物多样性具有重要影响。 淹水湿地植物通过向根际传

输氧而对好氧 ＭＯＢ 群落产生特殊影响。 草海湖滨湿地植被分布受到水位严格控制，从宽敞水域至偶尔积水

区，植被从沉水－挺水－湿生－中生演替，呈明显的带状性，植被的这种变化在草海湖滨湿地好氧 ＭＯＢ 群落时

空分布动态中可能起到了重要的调控作用。

４　 结论

本研究发现云贵高原草海湖滨湿地好氧 ＭＯＢ 群落在数量和组成上表现出巨大的时空变化。 草海湿地好

氧 ＭＯＢ 属于变形菌门（ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），Ⅰ型和Ⅱ型都有分布，沿着水位降低Ⅰ型好氧 ＭＯＢ 数量逐渐降低，而
Ⅱ型好氧 ＭＯＢ 数量逐渐增加，不同水位梯度下主导甲烷氧化的菌群可能不同。 水文条件是决定湖滨湿地好

氧 ＭＯＢ 群落时空异质性重要因素，其直接或通过调控沉积物中理化和植物群落来影响好氧 ＭＯＢ 群落的时空
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分布。 下一步还需深入研究湖滨湿地中 Ｉ 型和Ⅱ型好氧 ＭＯＢ 群落在甲烷氧化中的作用，并明确沉积物 ｐＨ 及

植物群落对草海湖滨湿地好氧 ＭＯＢ 群落分布的调控机制。
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