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摘要：为探究微生物在流域中的水、陆分布差异和相互关系，对澜沧江两条支流捕食线虫真菌多样性水陆分布进行了调查研究。
在枯水期，以澜沧江一级支流沘江和黑惠江为研究区域，系统布设 １２ 个采样点（水流交汇点），每个采样点采集水、陆对称样品

各 ５ 份，共采集土样 １２０ 份。 结合传统分离纯化、形态学及分子生物学方法筛选和鉴定菌株，按照《Ｎｅｍａｔｏｄｅ⁃Ｔｒａｐｐｉｎｇ Ｆｕｎｇｉ》进
行分类，共获得 ２ 属 １３ 种 ８８ 株捕食线虫真菌；其中，陆地样品中共分离到 ２ 属 １１ 种 ４５ 株，水体底泥中分离出 １ 属 １０ 种 ４３ 株，
检出率分别为 ４１．６７％和 ５３．３３％。 结果表明，澜沧江两条支流捕食线虫真菌在物种、属、群落结构 ３ 个层面上均存在水陆差异，
也相互联系；陆地土壤可能是流域内捕食线虫真菌多样性的源，水流是其重要的传播因子。 在流域生态系统内，水陆间的扩散

限制和水流的连通性都是维持微生物物种多样性的重要机制。
关键词：捕食线虫真菌；流域；多样性分布；水陆关系
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ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ ＮＴＦ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ， ａｎｄ ｗａｔｅｒ ｆｌｏｗ ｉｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ． Ｉｎ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ，
ｔｈｅ ｄｉｓｐｅｒｓａｌ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ａｎｄ ａｑｕａｔｉｃ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｎｎｅｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｆｌｏｗ ａｒｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｆｏｒ
ｍａｉｎｔａｉｎｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｎｅｍａｔｏｄｅ⁃ｔｒａｐｐｉｎｇ ｆｕｎｇｉ； ｗａｔｅｒｓｈｅｄ； ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ； ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ａｎｄ ａｑｕａｔｉｃ

阐释生态系统中生物多样性的分布格局和维持机制一直是生态学研究的核心问题，而微生物是地球上各

生态系统物质循环的枢纽，是生物地球化学循环的关键类群［１—３］，对微生物多样性分布格局的认识成为了完

善整个生物多样性空间分布格局研究的关键。 近年来，越来越多的研究证明了微生物多样性存在明显的地理

分布差异［４—７］，而造成这种差异的机制尚不清楚。 为明晰微生物多样性地理分布差异的形成机制，有研究者

提出，微生物多样性分布格局的研究可能应该基于流域开展［８］。
流域由水生生态系统和陆地生态系统共同组成［９］，要阐释微生物在其中的空间分布格局就必须同时考

虑水生生态系统和陆地生态系统的相互关系。 然而，一直以来，陆地都被认为是微生物的大本营，许多研究仅

基于陆地开展［１０—１１］。 另一些研究关注到了水生生态系统中的微生物［１２—１４］，但之前的研究也只对比过水生和

陆生类群的差异［１５—１６］，水生和陆生物种多样性被严格区分，两者之间的相互关系被忽略。 因此，对微生物在

水陆生态系统中相互关系的长期忽视是造成微生物多样性空间分布格局产生机制尚不明晰的原因之一。 要

厘清造成微生物多样性分布差异的问题，就必须把水生和陆生生态系统联系起来，同时，考虑到微生物超强的

扩散能力和巨大的多样性，相关研究还需要在环境异质性强的区域，进行系统的水陆对称样点布设，结合纯培

养和分子手段，开展定性和定量的测定。
捕食线虫真菌是一类生态功能独特、营养类型多样、分离纯化鉴定较为容易的真核微生物，现已知的物种

仅 １０６ 种［１７—２５］，广泛分布于全球各种水陆生境中。 按照捕食器官类型，捕食线虫真菌分为产黏性菌网的

Ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｓ 属，产黏球、黏性分枝和非收缩环的 Ｄａｃｔｙｌｅｌｌｉｎａ 属，以及产收缩环的 Ｄｒｅｃｈｓｌｅｒｅｌｌａ 属［１７］。 鉴于其分

布广泛、水陆兼有、分离纯化和鉴定又较为容易的特性［２６—２７］，以捕食线虫真菌开展微生物水陆分布格局研究

具有独特的优势，厘清其水陆关系对于明晰整个微生物类群的水陆分布模式有重要的借鉴意义。 因此，本研

究选择高环境异质性的澜沧江支流为研究区域，在沘江和黑惠江两支流范围内采集水流汇入点及其上下游水

陆对称样点的土壤样品，结合传统形态学和分子生物学方法分离鉴定捕食线虫真菌，探究捕食线虫真菌物种

多样性在澜沧江支流水、陆间的分布差异及相互关系，厘清流域生态系统中环境过滤作用对捕食线虫真菌扩

散的影响，回答水陆间是否存在扩散限制及其在流域生态系统中的物种多样性格局形成作用问题。

１　 研究方法

１．１　 研究区域概况

　 　 澜沧江流域地势由北向南呈阶梯状下降，主体地貌特征表现为高山峡谷相间，随山脉南延，山川间距由上

游向下逐渐展宽［２８］。 流域内支流众多，河流流量大，地势起伏，河流落差大［２９］，生物资源十分丰富［３０］。 本研

究基于澜沧江的两条支流沘江和黑惠江开展，根据实际地形情况，在研究区域内每间隔 ５０ ｋｍ 设置一个样点，
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图 １　 研究区域和采样点布设

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ ａｎｄ ｓａｍｐｌｅ ｐｏｉｎｔｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

　 图中 ＩＴ、ＩＲ、ＩＸ、ＩＹ、ＡＡ、ＡＢ、ＡＣ、ＡＤ、ＡＦ、ＡＨ、ＡＪ 为采样点编号，采

样点编号根据空间位置和采样顺序设置

规避城市等强人为干扰区、高山深谷等不可到达的区

域，最终于沘江和黑惠江两条支流上设置 １２ 个采样点，
具体样点布设如图 １。
１．２　 样品采集

为了保证采样点的物候一致和水陆界限分明，于
２０１４ 年 ３—４ 月份进行了样品采集。 采样点尽量选择

在水流交汇处，以水流汇入点为原点，采集原点上下游

各 １０ ｍ、２０ ｍ 处对称水（底泥）、陆（土壤）样品共 １０ 份

（图 ２），每份样品按五点采样法采集 ０—１０ ｃｍ 深度的

混合土样（或底泥）约 ５０ ｇ 置于一次性自封袋中常温保

存，并用油性记号笔标记样点编号、采样时间、海拔、经
纬度、水或陆等样品信息，采集好的样品于一周内带回

实验室并立即开展捕食线虫真菌的分离、纯化工作。 所

有样品采集由中科院昆明动物所专职采样人员协助

完成。
１．３　 菌株的分离纯化

１．３．１　 培养基的制备

玉米培养基（Ｃｏｒｎｍａｌ Ａｇａｒ Ｍｅｄｉｕｍ，ＣＭＡ）、土豆培

图 ２　 每个采样点的采样示意图

Ｆｉｇ．２　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｄｅｓｉｇｎ ｏｆ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｅ ｐｏｉｎｔ

养基（Ｐｏｔａｔｏ Ｄｅｘｔｒｏｓｅ Ａｇａｒ Ｍｅｄｉｕｍ，ＰＤＡ）以及燕麦培养

基均参照文献［３１］配制。
１．３．２　 诱饵线虫的培养及线虫悬浮液的制备

将全齿复活线虫（Ｐａｎａｇｒｅｌｌｕｓ ｒｅｄｉｖｉｖｕｓ）接入燕麦培

养基，放恒温培养箱（２６．５±１）℃培养一周，直到观察到

线虫爬壁即可取出备用或放 ４℃冰箱保存。 采用贝尔

曼氏漏斗法［１７］制备线虫悬浮液。
１．３．３　 捕食线虫真菌的分离纯化

将土壤样本 ０．５—１ ｇ 均匀地撒在 ９０ ｍｍ 的 ＣＭＡ
上（在样品之间留有空隙），加入线虫悬液 ２ ｍＬ（约

５０００ 条）线虫以诱导捕食线虫真菌生长，每份土样设 ３

个重复。 室温下培养 ４ 周，体视显微镜下进行镜检。
观察到捕食线虫真菌孢子后，用无菌牙签挑取单个真菌孢子到直径为 ６０ ｍｍ 的 ＣＭＡ 培养基上，用保鲜

膜封口，置于（２６．５±１）℃恒温培养箱中培养 １ 周。
１．４　 捕食线虫真菌的鉴定

１．４．１　 形态学鉴定

采用插片法制作捕食线虫真菌临时装片，用奥林巴斯 ＢＸ５３ 微分干涉显微镜拍取分生孢子、孢子梗、厚垣

孢子和捕食器官等形态特征。 参照《Ｎｅｍａｔｏｄｅ⁃ｔｒａｐｐｉｎｇ ｆｕｎｇｉ》 和《中国真菌志⁃三十三卷》进行形态学鉴定。
１．４．２　 分子生物学鉴定

将分生孢子转接至 ６０ ｍｍ 的 ＰＤＡ 上进行菌丝富集培养，待菌丝富集后，刮取菌丝，用 ＣＴＡＢ 法提取菌株

的 ＤＮＡ，外送至生物测序公司进行 ＤＮＡ 测序。 通过 ＩＴＳ（ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ
ｇｅｎｅ，核糖体 ＲＮＡ 上的非转录间隔区）及 ＲＰＢ２（ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ＩＩ ｃｏｒｅ ｓｕｂｕｎｉｔ，ＲＮＡ 聚合酶 ＩＩ 核心亚基编码

基因）序列同源性比对进行分子生物学鉴定。

１６０５　 １２ 期 　 　 　 张欣　 等：澜沧江两条支流捕食线虫真菌水陆分布差异及关联性 　
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１．５　 数据分析与处理

（１）计算水、陆及全部样品中的物种检出率，计算公式为：
总检出率（ＯＦ）＝ （检出捕食线虫真菌的样品数 ／总样品数）×１００％
水检出率（ＡＯＦ）＝ （检出捕食线虫真菌的水体底泥数 ／总水体底泥数）×１００％

陆检出率（ＴＯＦ）＝ （检出捕食线虫真菌的陆地土壤数 ／总陆地土壤数）×１００％

物种检出率（ＳＯＦ）＝ （检出某物种的样品数 ／总样品数）×１００％
（２）对水、陆及总体捕食线虫真菌物种多样性指数进行计算，比较水、陆间物种多样性差异，物种多样性

指数（Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ，Ｈ′）计算公式为：

Ｈ′＝ － ∑
ｓ

ｉ ＝ １
Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ， Ｐ ｉ ＝

Ｎｉ
Ｎ

式中，Ｈ′ 为 物种多样性指数；Ｐ ｉ为第 ｉ 个种所占百分数；Ｓ 为采样点的物种数

（３）应用 Ａｄｏｂｅ Ｐｈｏｔｏｓｈｏｐ ２０１９ 绘制沘江和黑惠江研究区域内捕食线虫真菌的物种分布图。
（４）应用 ＲＳｔｕｄｉｏ１．３．１０９３ 中的“ＶｅｎｎＤｉａｇｒａｍ”包绘制水陆间物种组成韦恩图，比较各对称水、陆采样位点

间的物种组成差异。
（５）应用 Ｅｘｅｃｌ 和 ＳＰＡＳＳ 对数据进行整理及分析。

２　 结果与分析

２．１　 捕食线虫真菌总检出情况

本研究共分离到捕食线虫真菌 ２ 属 １３ 种 ８８ 株，总检出率为 ４７．５％，多样性指数为 ２．０７，其中：陆地土壤

中共分离到 ２ 属 １１ 种 ４５ 株，检出率为 ４１．６７％，多样性指数为 １．９９；水体底泥分离出 １ 属 １０ 种 ４３ 株，检出率

为 ５３．３３％，多样性指数为 １．９３。 各物种在水、陆的检出情况详见图 ３。

图 ３　 捕食线虫真菌水、陆物种检出率比较

Ｆｉｇ．３　 Ｃｏｍｐａｒｓｉｏｎ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ′ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｎｅｍａｔｏｄｅ⁃ｔｒａｐｐｉｎｇ ｆｕｎｇｉ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ａｎｄ ａｑｕａｔｉｃ
Ａ．为 Ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｓ 属的缩写，Ｄａｃ．为 Ｄａｃｔｙｌｅｌｌｉｎａ 属的缩写； Ａ． ｏｌｉｇｏｓｐｏｒａ： 少孢节丛孢； Ａ．ｃｏｎｏｉｄｅｓ： 圆锥节丛孢； Ａ．ｅｕｄｅｒｍａｔａ： 厚皮单顶孢； Ａ．
ｏｕｄｅｍａｎｓｉｉ： 秀丽单顶孢； Ａ．ｌｏｎｇｉｐｈｏｒａ： 长梗单顶孢； Ａ．ｒｕｔｇｅｒｉｅｎｓｅ： 狂带单顶孢； Ａ．ｃｙｓｔｏｓｐｏｒｉａ： 囊孢单顶孢； Ｄａｃ． Ｌｅｐｔｏｓｐｏｒａ： 长孢隔指孢； Ａ．
ｇｌｏｂｏｓｐｏｒａ： 球状单顶孢； Ａ．ｓｕｐｅｒｂａ： 强力节丛孢； Ａ．ｍｕｓｉｆｏｒｍｉｓ： 弯孢节丛孢； Ａ．ｘｉａｎｇｙｕｎｅｎｓｉｓ： 祥云单顶孢； Ａ．ｔｈａｕｍａｓｉａ： 奇妙单顶孢
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２．２　 各物种水陆采样点检出情况

研究区域内分离到的捕食线虫真菌中，有 ３ 个物种在水、陆检出的样点数相同，分别为 Ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｓ
ｏｌｉｇｏｓｐｏｒａ、Ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｓ ｏｕｄｅｍａｎｓｉｉ 和 Ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｓ ｌｏｎｇｉｐｈｏｒａ。 Ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｓ ｇｌｏｂｏｓｐｏｒａ 和 Ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｓ ｓｕｐｅｒｂａ 只在

水体底泥中检出，为研究区域内水体底泥中特有物种； Ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｓ ｒｕｔｇｅｒｉｅｎｓｅ、 Ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｓ ｃｙｓｔｏｓｐｏｒｉａ 和

Ｄａｃｔｙｌｅｌｌｉｎａ ｌｅｐｔｏｓｐｏｒａ 只在陆地土壤中检出，为研究区域内陆地土壤中特有物种。 Ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｓ ｘｉａｎｇｙｕｎｅｎｓｉｓ 和
Ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｓ ｍｕｓｉｆｏｒｍｉｓ 的水体底泥中样点检出数较陆地土壤多，Ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｓ ｃｏｎｏｉｄｅｓ、Ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｓ ｔｈａｕｍａｓｉａ 和

Ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｓ ｅｕｄｅｒｍａｔａ 的陆地土壤样点检出数较水体底泥中多。 各个物种在水、陆 １２ 个样点中检出的样点数

见表 １。

表 １　 捕食线虫真菌检出样点数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｓａｍｐｌｅ ｐｏｉｎｔｓ ｏｆ ｎｅｍａｔｏｄｅ⁃ｔｒａｐｐｉｎｇ ｆｕｎｇｉ

物种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｎａｍｅ

检出样点数
Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｓａｍｐｌｅｓ

水体底泥
Ａｑｕａｔｉｃ ｓｅｄｉｍｅｎｔ

陆地土壤
Ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｓｏｉｌ

物种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｎａｍｅ

检出样点数
Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｓａｍｐｌｅｓ
水体底泥

Ａｑｕａｔｉｃ ｓｅｄｉｍｅｎｔ
陆地土壤

Ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｓｏｉｌ

少孢节丛孢 Ａ． ｏｌｉｇｏｓｐｏｒａ ８ ８ 厚皮单顶孢 Ａ．ｅｕｄｅｒｍａｔａ ３ ５

秀丽单顶孢 Ａ．ｏｕｄｅｍａｎｓｉｉ １ １ 球状单顶孢 Ａ．ｇｌｏｂｏｓｐｏｒａ １ ０

长梗单顶孢 Ａ．ｌｏｎｇｉｐｈｏｒａ １ １ 强力节丛孢 Ａ．ｓｕｐｅｒｂａ ２ ０

祥云单顶孢 Ａ．ｘｉａｎｇｙｕｎｅｎｓｉｓ ３ １ 狂带单顶孢 Ａ．ｒｕｔｇｅｒｉｅｎｓｅ ０ ２

弯孢节丛孢 Ａ．ｍｕｓｉｆｏｒｍｉｓ ５ ３ 囊孢单顶孢 Ａ．ｃｙｓｔｏｓｐｏｒｉａ ０ ２

圆锥节丛孢 Ａ．ｃｏｎｏｉｄｅｓ ６ ７ 长孢隔指孢 Ｄａｃ． Ｌｅｐｔｏｓｐｏｒａ ０ １

奇妙单顶孢 Ａ．ｔｈａｕｍａｓｉａ １ ３

图 ４　 澜沧江两条支流捕食线虫真菌物种分布

　 Ｆｉｇ． ４ 　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｎｅｍａｔｏｄｅ⁃ｔｒａｐｐｉｎｇ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｔｗｏ

ｔｒｉｂｕｔａｒｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｌａｎｃａｎｇ Ｒｉｖｅｒ

２．３　 两支流各采样点对称水陆位点间物种组成差异

研究区域内，黑惠江比沘江拥有更高的物种多样性

（图 ４），且两支流捕食线虫真菌在对称水、陆位点间的

物种组成均存在较大的差异：
沘江共分离出 １ 属 ９ 种捕食线虫真菌，其中陆地土

壤中分离出 １ 属 ８ 种，水体底泥中分离出 １ 属 ６ 种，水
陆间物种组成相似性指数为 ０．５７。 而对沘江各样点对

称水、陆间物种组成分析发现：ＡＪ 样点水、陆间物种组

成完全不同，且陆地土壤中物种多样性高于水体底泥；
ＡＧ 样点水体底泥中物种是陆地土壤中物种的子集；ＡＨ
和 ＡＦ 两样点的对称水陆间物种组成存在差异的同时

也存在一定的相似性；ＩＴ 样点陆地土壤中物种是水体

底泥中物种的子集（图 ５）。
黑惠江共分离出捕食线虫真菌 ２ 属 １３ 种，其中陆

地土壤中分离出 ２ 属 １０ 种，水体底泥中分离到 １ 属 ９
种，水陆间物种组成相似性指数为 ０．６３。 其中 ＡＡ 点和

ＩＲ 点分别只在陆地土壤和水体底泥中有物种检出；ＡＣ
和 ＡＤ 两样点的对称水陆间物种组成完全不同，且物种

丰富度前者陆地土壤大于水体底泥，后者水体底泥大于陆地土壤；ＩＹ、ＩＸ 和 ＡＢ 三个样点的对称水陆间物种组

成存在差异的同时也存在一定的相似性（图 ５）。
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图 ５　 每个采样点水陆间捕食线虫真菌物种组成

Ｆｉｇ．５　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｎｅｍａｔｏｄｅ⁃ｔｒａｐｐｉｎｇ ｆｕｎｇｉ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ａｎｄ ａｑｕａｔｉｃ ｏｆ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｅ ｐｏｉｎｔ

Ｔ： 陆地土壤 Ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｓｏｉｌ； Ａ： 水体底泥 Ａｑｕａｔｉｃ ｓｅｄｉｍｅｎｔ；黄色部分为陆地中检出的物种数，蓝色部分为水中检出的物种数，灰色部分为水

陆共有的物种数

３　 讨论

３．１　 澜沧江支流捕食线虫真菌分布存在水陆差异

研究结果显示，捕食线虫真菌在澜沧江支流的物种多样性分布存在水陆差异：首先，研究区域内水体底泥

中捕食线虫真菌物种检出率高于陆地土壤，而陆地土壤中物种多样性则略高于水体底泥；其次，在澜沧江支流

分离出的捕食线虫真菌绝大多数为产黏性菌网的 Ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｓ 属真菌，占总物种数的 ９２．３１％，但这类捕食线虫

真菌在水、陆环境间的物种分布存在一定的差异；第三，捕食线虫真菌群落结构在澜沧江两条支流的水、陆间

均存在不同程度的差异。 此前有研究者提出，水生生态系统较陆生生态系统有持续的环境梯度和水流均一

性［３２］，水流的均一性使得捕食线虫真菌在水中更容易被检出可能是其在水体底泥中检出率较高的原因，而水

陆生境异质性则决定了物种在水、陆间的多样性分布差异。 产黏性菌网的 Ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｓ 属真菌以营养要求简

单、腐生能力强、生长迅速等特点广泛分布于各种生态环境中［３３—３５］，但这类捕食线虫真菌在水、陆环境间的物

种分布存在一定的差异，表明捕食线虫真菌的环境适应能力也存在属内差异，这与范喜杰等［３６］对大理温泉中

捕食线虫真菌的研究结论一致。 此外，在分析沘江和黑惠江各自的物种组成时发现，捕食线虫真菌在澜沧江

两条支流间呈现不同的分布模式：两支流的整体群落结构存在差异；两支流水、陆间捕食线虫真菌群落相似性

不同，拥有较高物种多样性的黑惠江水、陆间物种相似性更高；同一个物种在不同的样点甚至不同的流域会有

不同的水、陆分布特点。 这表明流域间及流域内的水生和陆生环境间均存在明显的环境过滤，物种在流域内

也同样存在生境选择和生境适应性，而捕食线虫真菌是一个小类群，两生境中物种多样性越高，物种重叠的概

率可能就越大。
３．２　 捕食线虫真菌水陆分布联系紧密

微生物在流域内分布存在水陆差异的同时其在水陆间也应该是相互联系的，而之前的研究把水生和陆生

物种相互割裂开分析，仅有少量的研究做了水生和陆生物种多样性的比较［１５—１６］，但仍缺少水陆关系研究。 在
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对澜沧江支流各采样点的对称水陆样点间捕食线虫真菌物种组成差异分析中发现，捕食线虫真菌在对称水陆

样点间物种组成存在明显差异的同时还存在相互联系。 尽管捕食线虫真菌是一类水、陆广泛分布的真菌类

群，本研究分离得到的物种全部为已知种，且除 Ａ．ｘｉａｎｇｙｕｎｅｎｓｉｓ 只在温泉底泥中报道过以外［１８］，其余物种均

在水、陆生境中报道过［１７， ２６， ３７］，但本研究区域内不仅有在水体底泥、陆地土壤中均有检出的物种，还有只在于

水体底泥或陆地土壤中检出的物种；既有对称水、陆间群落组成存在较大差异的样点，也有水、陆间群落组成

相似性较高的样点，表明在流域生态系统内，水、陆生境间存在一定的扩散限制，水流既积极作用于捕食线虫

真菌的扩散，同时也形成地理屏障限制了物种的分布。 此前有研究指出，水生微生物可能是由于陆生环境中

的微生物因河流涨水后长时间的浸泡与冲刷作用而扩散到水中，然后随水流扩散至水生或陆生环境［３８—３９］；长
期适应水环境而存在于水生境中的微生物也可能会随水流扩散至陆生环境，最后因水流减少或者水流渗透作

用而停留在河岸带［４０］。 在本研究中，这两种可能性或许都存在，而捕食线虫真菌各物种的扩散能力、环境适

应能力和定植能力的差异导致其在水陆环境的分布呈现一定的差异性，表明流域内水生生态系统可通过水文

循环驱动流域内环境及生物相互联系，并通过径流和地下水运动与陆地生态系统紧密相连，使得微生物能够

在流域内水、陆间横向扩散，从而形成在水陆间的空间分布格局。
３．３　 陆地可能是流域内捕食线虫真菌多样性的源

从整体来看，即便有水流的均一性作用，陆地土壤的检出样点数和捕食线虫真菌物种多样性仍高于水体

底泥，且有 Ｄａｃｔｙｌｅｌｌｉｎａ 属的检出。 这说明和其他微生物一样，陆地土壤也是捕食线虫真菌繁衍的大本营，是
其主要的演化场所，因此，陆地土壤可能是捕食线虫真菌在流域内多样性的源。 在流域生态系统中，微生物物

种多样性分布在水陆间既存在差异又相互联系，水陆间的扩散限制和水流的连通性均对微生物在流域内的扩

散和分布极其重要，是流域内微生物物种多样性分布格局产生和维持的重要机制。

４　 结论

本研究明晰了捕食线虫真菌在支流流域内水、陆分布差异及其相互关系，发现水、陆不同生境对捕食线虫

真菌空间分布格局塑造的作用是不一致的：陆地是捕食线虫真菌的主要演化场所，水流是流域内捕食线虫真

菌的重要传播因子。 此前大多数流域生态学的研究没有充分考虑流域的水陆耦合作用，建议未来在开展微生

物的流域分布格局研究时应考虑各级支流微生物的分布差异，同时兼顾水、陆环境异质性及河流对微生物的

扩散和阻隔作用。
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