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摘要：为明晰历史因素和当代环境因子对流域内微生物空间分布格局的相对重要性，在澜沧江流域内系统布设 ７６ 个样区，每个

样区内采集陆地土壤和水体底泥样品各 ５ 份，使用纯培养和单孢分离法获得样品中的捕食线虫真菌（ＮＴＦ）纯培养物，再结合形

态学和分子生物学方法对 ＮＴＦ 进行鉴定。 通过等距离及按古金沙江与古澜沧江的交汇点为界限的两种方式对澜沧江上中下

游进行划分，以此来探究历史因素和当代环境因子对 ＮＴＦ 空间分布格局的相对影响。 从 ７６０ 份样品中共分离得到 ３ 属 ３１ 种

５６６ 株 ＮＴＦ，总样品检出率和香农威纳指数分别为 ４９．７４％和 ２．５４。 澜沧江流域内样品检出率和物种丰富度与环境因子均无显

著的相关关系，而澜沧江流域内 ＮＴＦ 存在极显著的距离衰减关系（Ｐ＜０．００５）。 两种划分方式下的 ＮＴＦ 分布模式相似，上下游与

部分环境因子出现显著的相关关系，中游仍无显著的相关关系（Ｐ＞０．０５），但历史划分下的中游 ＮＴＦ 出现显著的距离衰减关系

（Ｐ＜０．０５）；且中游的 ＮＴＦ 与金沙江上游的物种相似性都较高（０．５７ 和 ０．５９），上游间则较低（均为 ０．４６）。 结果表明，ＮＴＦ 在澜

沧江流域内存在空间分布格局，古金沙江与古澜沧江的混流历史（历史因素）是关键驱动因子，等距划分流域会模糊历史因素

对流域内微生物空间分布格局的影响，而考虑河流演化历史更容易发现此规律。
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微生物是地球物质循环和能量流动最重要的驱动者和平衡者，是维持生态系统稳定的重要组成部分，因
此，微生物的空间分布格局及其驱动机制成为了生态学研究的核心科学问题之一［１—３］。 与动植物相比，个体

微小、数量庞大、种群复杂的微生物更容易受到生物与非生物环境的协同作用，其分布格局研究也因此面临更

大的挑战［４—５］。 随着研究技术的不断革新，针对不同空间尺度、不同生境中微生物分布格局的研究陆续开展，
但针对微生物是否存在空间格局、格局呈现模式及驱动机制的研究结论却各不相同［６—７］。 有研究者提出，以
流域为单元开展研究更有利于发现微生物的空间分布格局［８—９］，因为流域是一个相对独立、具有明显边界的

物理单元，流域内的生物多样性分布是历史因素（地质历史⁃包括地理变迁、气候变化等因素，生物种群和群落

的演化历史、人类历史和文化历史）和流域内的当代环境因素（温度、湿度、降水量、季节性变化等，地形和地

貌⁃地表形态、地表特征等，土壤⁃土壤类型、ｐＨ、养分含量等）及生物因素共同作用的结果［１０—１２］。 在随后针对

不同流域及不同流域尺度下开展的捕食线虫真菌（Ｎｅｍａｔｏｄｅ⁃Ｔｒａｐｐｉｎｇ Ｆｕｎｇｉ， ＮＴＦ）空间分布格局研究发现，
ＮＴＦ 的空间分布格局能很好的体现流域内干支流、水陆和上下游差异［１３—１５］。 但这些研究也都未能很好的回

答历史和当代因素对微生物空间分布格局影响的相对重要性。
整理现有的研究不难发现，在研究流域内微生物的分布格局及驱动机制时，等距离划分流域长度并提取

相应样点数据进行分析是常见手段，这种划分方法忽略了流域的演化历史，所得信息就会模糊历史因素对微

生物空间分布格局的作用。 比如，张欣等对金沙江流域内 ＮＴＦ 多样性格局开展的研究，就按流域长度等距离

划分来分析多样性格局及其驱动机制，这种等距离划分方式使雅砻江汇入点被划分在中游末端，也就无法更

准确评估历史因素和当代因素的相对重要性［１３］。 因此，需要在一条流域演化历史清晰、大型河流的交汇发生

在中游上部、生物多样性高和环境异质强的流域内开展研究，才可能更好的分析历史和当代因素对微生物分

布格局的相对影响。
在我国的滇西北地区，发源于青藏高原的澜沧江、金沙江和怒江在横断山区形成了著名的三江并流奇观，

该区域是世界生物多样性热点区域之一。 历史上，金沙江经丽江石鼓南流并于洱海流域与澜沧江汇合，再汇

入红河，最终流入南海。 随着印度板块和亚欧板块间的碰撞，青藏高原快速隆升及亚洲板块右旋，导致金沙江

改道东流，最终注入东海，而澜沧江则径直向南流入印度洋［１６—１９］。 这样的演化历史必然使澜沧江流域中下游

微生物的组成中含有金沙江的上游物种。 同时，三江并流区的澜沧江和金沙江各自奔流于高山峡谷间，它们

的上游物种很难因物种扩散而产生相互影响。 此外，澜沧江在云南省内长 １２４７ ｋｍ，流域面积为 ８．８６ ｋｍ２，纬
度跨度大（２１°３８′—２８°３３′ Ｎ），其生物多样性极高［２０—２２］。 这都为更好评估历史因素（流域演化历史）和当代
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因素对微生物空间分布格局的相对贡献提供了理想的天然实验场地。
因此，在前期团队已经完成金沙江流域 ＮＴＦ 数据分析的基础上，本研究拟分别以等距离划分和根据古金

沙江汇入澜沧江的交汇点划分澜沧江流域的上中下游，探究澜沧江流域的 ＮＴＦ 空间分布格局。 分析不同划

分方式下澜沧江上中下游 ＮＴＦ 与金沙江上游的物种相似性和距离衰减关系，及澜沧江流域内整体和不同流

域区段 ＮＴＦ 样品检出率和物种丰富度与环境因子的相互关系。 本研究将明确澜沧江流域 ＮＴＦ 的空间分布格

局，回答历史与当代因素对澜沧江流域内 ＮＴＦ 空间分布格局的相对贡献。 研究结果将能弥补微生物空间分

布格局研究的不足，为其他生物多样性分布格局及其驱动机制研究提供参考。

１　 材料与方法

１．１　 样品采集

在云南省澜沧江流域内，系统布设 ７６ 个样区，每个样区采集水体底泥和陆地土壤样品各 ５ 份，共采集

７６０ 份样品，其采样方法见本课题组已发表的文章［１３—１５］。 将采集后的样品置于一次性无菌的自封袋中，用油

性记号笔记录样品编号、采样时间、海拔、经纬度、水或陆等样品信息后，密封、低温带回实验室进行 ＮＴＦ 的分

离检测。
１．２　 澜沧江流域区段的划分

按照流域的长度将云南省澜沧江流域等距离划分上中下游（下文简称等距划分），并根据各样区的经纬

度、海拔等信息在 ＱＧＩＳ ３．３２．１ 软件中绘制澜沧江的样区布设图。 采用 ＡｒｃＭａｐ １０．８ 将澜沧江历史地理图系

与现今的地理图系进行地理重合，以古金沙江汇入澜沧江的位置为上中游的分界位点（下文简称历史划

分） ［１６］，具体划分情况见图 １。

图 １　 样区布设示意图

Ｆｉｇ．１　 Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

１．３　 培养基的制备

本研究所使用的培养基均参照文献进行配置［２３］。 主要为玉米琼脂培养基（Ｃｏｒｎ ｍｅａｌ ａｇａｒ ｍｅｄｉｕｍ，

６６２９ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

ＣＭＡ）、土豆琼脂培养基（Ｐｏｔａｔｏ ｄｅｘｔｒｏｓｅ ａｇａｒ ｍｅｄｉｕｍ， ＰＤＡ）及燕麦培养基（Ｏａｔｍｅａｌ ａｇａｒ， ＯＡ）。 其中，ＣＭＡ
用于 ＮＴＦ 的分离培养、鉴定；ＰＤＡ 用于 ＮＴＦ 菌株的富集培养；ＯＡ 用于诱饵线虫培养。
１．４　 诱饵线虫的制备

本研究所用诱饵线虫为全齿复活线虫（Ｐａｎａｇｒｅｌｌｕｓ ｒｅｄｉｖｉｖｕｓ）。 将线虫接入无菌的 ＯＡ 中，于 ２６．５ ℃ 的培

养箱中培养一周，待线虫爬壁后即可用贝尔曼氏漏斗法制备线虫悬液（浓度约为 ２５００ 条 ／ ｍＬ），备用［２３］。
１．５　 ＮＴＦ 的分离纯化

诱饵平板法［２３］：用五点撒样法将 ０．５—１ ｇ 土壤样品散布于直径为 ９０ ｍｍ 的 ＣＭＡ 平板上，待撒样完成后

向每个平板中加入 ２ ｍＬ 线虫悬液促进 ＮＴＦ 的萌发，每份样品设置 ３ 个平行。 将样品平板置于室温下孵育 ４
周，在体视显微镜下镜检，当观察到 ＮＴＦ 分生孢子时，用单孢挑离法挑取单个分生孢子，转接于直径为 ６０ ｍｍ
的 ＣＭＡ 平板中，并置于 ２６．５ ℃ 恒温培养箱中培养，重复此操作，直至获得纯培养物。
１．６　 ＮＴＦ 的鉴定

１．６．１　 形态学鉴定

采用粘片法或插片法制作 ＮＴＦ 临时装片［２４］，于奥林巴斯 ＢＸ５３ 微分干涉显微成像系统（４０×）下拍摄 ＮＴＦ
形态学特征（分生孢子、分生孢子梗、厚垣孢子等）。 同时，于带有观察室的 ＣＭＡ［２３］中诱导 ＮＴＦ 的捕食器官并

观察记录类型［２５］，参照《Ｎｅｍａｔｏｄｅ⁃Ｔｒａｐｐｉｎｇ Ｆｕｎｇｉ》 ［２３］进行形态学鉴定。
１．６．２　 分子生物学鉴定

将经 ＰＤＡ 富集培养后的 ＮＴＦ 菌丝，用真菌基因组 ＤＮＡ 快速抽取试剂盒（生工生物工程有限公司，上海，
中国）提取真菌基因组 ＤＮＡ，用 ＩＴＳ４⁃ＩＴＳ５［２６］、５２６Ｆ⁃ １５６７Ｒ［２７］ 和 ６Ｆ⁃ ７Ｒ［２８］ 引物分别扩增 ＩＴＳ、ＥＦ１⁃α 和 ＲＰＢ２
片段，参照《分子克隆实验指南》 ［２９］用琼脂糖凝胶电泳法对 ＰＣＲ 产物进行检测，最后将扩增后样品委托上海

铂尚生物技术有限公司进行测序。 测序结果使用 ＳｅｑＭａｎ 软件对所得序列进行拼接，并将拼接完成的序列导

入 ＮＣＢＩ（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ）中，使用 ＢＬＡＳＴ 工具进行相似性比较，根据结果鉴定物种。
１．７　 数据处理

（１）计算 ＮＴＦ 的样品检出率和物种检出率

样品检出率（ＯＦ）＝ （检出 ＮＴＦ 的样品数 ／总样品数）×１００％
物种检出率（ＳＯＦ）＝ （检出某物种的样品数 ／总样品数）×１００％
（２）采用 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数和 Ｊａｃｃａｒｄ 相似指数分别计算 ＮＴＦ 的物种多样性指数和水陆生境间的物种

相似性。
（３）应用 Ｒ ４． ３． １ 中的“ ｖｅｇａｎ” 包和“ ｇｅｏｓｐｈｅｒｅ” 包对样区内的物种进行距离衰减关系分析，并使用

“ｇｇｐｌｏｔ２”包、“ｇｇｐｕｂｒ”包、“ｇｇｐｍｉｓｃ”包和“ｅｘｐｏｒｔ”包进行相关性分析及绘图。
（４）于陆地—大气相互作用研究小组网站（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｇｌｏｂａｌ⁃ｃｈａｎｇｅ．ｂｎｕ．ｅｄｕ．ｃｎ）下载地理环境因子（经度、纬

度和海拔）和土壤理化因子（总磷、总钾、总氮和有机质）；于 ｅａｒｔｈｅｎｖ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅａｒｔｈｅｎｖ．ｏｒｇ ／ ）和 ＮＡＳＡ 的

ＭＯＤ１１Ａ１ ｖ０６１（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｄｅｖｅｌｏｐｅｒｓ．ｇｏｏｇｌｅ．ｃｏｍ ／ ｅａｒｔｈ⁃ｅｎｇｉｎｅ ／ ｄａｔａｓｅｔｓ ／ ｃａｔａｌｏｇ ／ ＭＯＤＩＳ＿０６１＿ＭＯＤ１１Ａ１＃ｂａｎｄｓ）中
下载物候环境因子（年均温和年降雨量）。 结合样区内的样品检出率及物种多样性进行 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 分析。
Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 分析关系图使用 Ｒ ４．３．１ 中的“ｖｅｇａｎ ２．６．４”包和“ｇｇｐｌｏｔ２ ３．４．２”包绘制。

２　 结果与分析

２．１　 澜沧江流域内 ＮＴＦ 的物种检出情况

在澜沧江流域内，共检出 ３ 属 ３１ 种 ５６６ 株 ＮＴＦ，样品检出率为 ４９．７４％，物种多样性指数为 ２．５４。 两种划

分方式下各流域区段的检出物种、样品检出率和物种多样性指数无明显差异，具体检出结果见表 １。
２．２　 澜沧江流域内水陆及上中下游间 ＮＴＦ 的物种相似性

在澜沧江流域的陆地土壤中共分离得到 ３ 属 ２７ 种 ３０７ 株 ＮＴＦ，样品检出率为 ５０．５３％，物种多样性指数
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为 ２．５６；水体底泥中共分离得到 ３ 属 ２４ 种 ２５９ 株，样品检出率为 ４８．９５％，物种多样性指数为 ２．４５，水陆生境

间物种相似性指数为 ０．６５。 等距划分和历史划分下，各流域区段间和水陆间的物种相似性及物种分布差异不

大，具体数据如图 ２ 所示。

表 １　 两种划分方式下澜沧江流域捕食线虫真菌的检出情况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｎｅｍａｔｏｄｅ⁃ｔｒａｐｐｉｎｇ ｆｕｎｇｉ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｉｎ Ｌａｎｃａｎｇ Ｒｉｖｅｒ Ｂａｓｉｎ ｕｎｄｅｒ ｔｗｏ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄｓ

流域区段
Ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｓｅｃｔｏｒ

等距划分
Ｅｑｕｉｄｉｓｔａｎｔ ｐａｒｔｉｔｉｏｎ

历史划分
Ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ ｄｉｖｉｓｉｏｎ

检出物种
Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ

样品检出率 ／ ％
Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒａｔｅ

物种多样性指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｗｅｉｎｅｒ

ｉｎｄｅｘ

检出物种
Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ

样品检出率 ／ ％
Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒａｔｅ

物种多样性指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｗｅｉｎｅｒ

ｉｎｄｅｘ

整体 Ａｌｌ 上游 ３ 属 １９ 种 １４４ 株 ５８．８２ ２．１０ ３ 属 １９ 种 １２２ 株 ６１．５４ ２．１６

中游 ３ 属 ２０ 种 １８２ 株 ４４．１４ ２．３３ ３ 属 １９ 种 １７２ 株 ４７．６９ ２．２４

下游 ３ 属 ２４ 种 ２４０ 株 ５０．００ ２．５７ ３ 属 ２４ 种 ２７２ 株 ４７．０３ ２．５８

陆地 Ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ 上游 ３ 属 １５ 种 ７９ 株 ６１．１８ ２．００ ３ 属 １４ 种 ６６ 株 ６３．０８ ２．０１

中游 ２ 属 １８ 种 ９３ 株 ４０．６９ ２．３５ ２ 属 １７ 种 ９２ 株 ４５．３８ ２．３２

下游 ３ 属 ２２ 种 １３５ 株 ５４．００ ２．５６ ３ 属 ２２ 种 １４９ 株 ４９．７３ ２．５６

水体 Ａｑｕａｔｉｃ 上游 ２ 属 １５ 种 ６５ 株 ５６．４７ ２．０２ ２ 属 １５ 种 ５６ 株 ６０．００ ２．１１

中游 ３ 属 １７ 种 ８９ 株 ４７．５９ ２．２４ ３ 属 １６ 种 ８０ 株 ５０．００ ２．０６

下游 ３ 属 ２０ 种 １０５ 株 ４６．００ ２．４８ ３ 属 ２０ 种 １２３ 株 ４４．３２ ２．３０

图 ２　 两种划分方式下澜沧江水陆及上中下游间的捕食线虫真菌物种相似性

Ｆｉｇ．２　 Ｎｅｍａｔｏｄｅ⁃ｔｒａｐｐｉｎｇ ｆｕｎｇｉ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｓｏｉｌ ａｎｄ ａｑｕａｔｉｃ ｓｅｄｉｍｅｎｔ ａｎｄ ｕｐｐｅｒ， ｍｉｄｄｌｅ ａｎｄ ｌｏｗｅｒ ｒｅａｃｈｅｓ ｏｆ

Ｌａｎｃａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｕｎｄｅｒ ｔｗｏ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄｓ

Ａ．为 Ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｓ 属的缩写； Ｄａｃ．为 Ｄａｃｔｙｌｅｌｌｉｎａ 属的缩写； Ｄｒｅ．为 Ｄｒｅｃｈｓｌｅｒｅｌｌａ 属的缩写； Ａ０１ 全称为 Ａ． ｏｌｉｇｏｓｐｏｒａ： 少孢节丛孢； Ａ０２ 全称为

Ａ． ｓｕｐｅｒｂａ： 多孢节丛孢； Ａ０３ 全称为 Ａ． ｍｕｓｉｆｏｒｍｉｓ：弯孢节丛孢； Ａ０４ 全称为 Ａ． ｃｙｓｔｏｓｐｏｒｉｕｍ：囊孢单顶孢； Ａ０５ 全称为 Ａ． ｃｏｎｏｉｄｅｓ：圆锥节丛

孢； Ａ０６ 全称为 Ａ． ｔｈａｕｍａｓｉａ：奇妙单顶孢； Ａ０８ 全称为 Ａ． ｏｕｄｅｍａｎｓｉｉ：秀丽单顶孢； Ａ０９ 全称为 Ａ． ｓｐｈａｅｒｏｉｄｅｓ：球形单顶孢； Ａ１０ 全称为 Ａ．

ｇｌｏｂｏｓｐｏｒｕｍ：球状单顶孢； Ａ１１ 全称为 Ａ． ｅｕｄｅｒｍａｔａ：厚皮单顶孢； Ａ１２ 全称为 Ａ． ｒｕｔｇｅｒｉｅｎｓｅ：狂带单顶孢； Ａ１３ 全称为 Ａ． ｖｅｒｍｉｃｏｌａ：蠕虫状节

丛孢； Ａ１５ 全称为 Ａ． ｆｕｓｉｆｏｒｍｉｓ：纺锤形单顶孢； Ａ１９ 全称为 Ａ． ｍｉｃｒｏｓｃａｐｈｏｉｄｅｓ：小舟单顶孢； Ａ２０ 全称为 Ａ． ｂｏｔｒｙｏｓｐｏｒａ：葡萄孢节丛孢； Ａ２１ 全

称为 Ａ． ｌｏｎｇｉｐｈｏｒｕｍ：长梗单顶孢； Ａ２２ 全称为 Ａ． ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ：云南节丛孢； Ａ２３ 全称为 Ａ． ｘｉａｎｇｙｕｎｅｎｓｉｓ：祥云单顶孢； Ａ２４ 全称为 Ａ．

ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｏｉｄｅｓ：葡萄串状节丛孢； Ａ２５ 全称为 Ａ． ｓｃａｐｈｏｉｄｅｓ：无中文名称； Ａ２６ 全称为 Ａ． ｊａｖａｎｉｃａ：爪哇节丛孢； Ｃ０１ 全称为 Ｄａｃ． ｈａｐｔｏｔｙｌａ：坚

黏单顶孢； Ｃ０２ 全称为 Ｄａｃ． ｅｌｌｉｐｓｏｓｐｏｒｕｍ：椭圆单顶孢； Ｃ０３ 全称为 Ｄａｃ． ｃｉｏｎｏｐａｇａ：柱捕单顶孢； Ｃ０５ 全称为 Ｄａｃ． ｄｒｅｃｈｓｌｅｒｉ：掘氏单顶孢； Ｃ０６

全称为 Ｄａｃ． ｌｅｐｔｏｓｐｏｒａ：长孢隔指孢； Ｒ０１ 全称为 Ｄｒｅ． ｄａｃｔｙｌｏｉｄｅｓ：指状节丛孢； Ｒ０２ 全称为 Ｄｒｅ． ｂｅｍｂｉｃｏｄｅｓ：陀螺单顶孢； Ｒ０３ 全称为 Ｄｒｅ．

ｉｎｑｕｉｓｉｔｏｒ：原生单顶孢； Ｒ０５ 全称为 Ｄｒｅ． ｃｏｅｌｏｂｒｏｃｈｕｍ：空环单顶孢； Ｒ０６ 全称为 Ｄｒｅ． ａｐｈｒｏｂｒｏｃｈｕｍ：泡环单顶孢
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２．３　 澜沧江各区段与古金沙江上游的 ＮＴＦ 物种相似性

两种划分方式下，澜沧江中游与金沙江上游的物种相似性均较高，分别为 ０．５７ 和 ０．５９，但澜沧江上游与

金沙江上游的物种相似性则较低（均为 ０．４６），具体分析结果见表 ２。

表 ２　 两种划分方式下澜沧江各流域区段与金沙江上游区段的捕食线虫真菌物种相似性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｎｅｍａｔｏｄｅ⁃ｔｒａｐｐｉｎｇ ｆｕｎｇｉ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ｖａｒｉｏｕｓ ｓｅｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｌａｎｃａｎｇ Ｒｉｖｅｒ Ｂａｓｉｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｕｐｐｅｒ ｒｅａｃｈｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｊｉｎｓｈａ

Ｒｉｖｅｒ ｕｎｄｅｒ ｔｗｏ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄｓ

分段
Ｓｅｃｔｉｏｎ

等距划分
Ｅｑｕｉｄｉｓｔａｎｔ ｐａｒｔｉｔｉｏｎ

历史划分
Ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ ｄｉｖｉｓｉｏｎ

上游区段 Ｕｐｐｅｒ ｒｅａｃｈｅｓ ０．４６ ０．４６

中游区段 Ｍｉｄｄｌｅ ｒｅａｃｈｅｓ ０．５７ ０．５９

下游区段 Ｌｏｗｅｒ ｒｅａｃｈｅｓ ０．４８ ０．４８

　 　 金沙江的数据来源于参考文献［１１］

２．４　 澜沧江流域内 ＮＴＦ 的距离衰减关系

以澜沧江最北端的样区为原点，绘制 ＮＴＦ 的距离衰减关系。 结果显示，在澜沧江流域内，随着距离的增

加，样区间的物种相似性逐渐降低，呈现出极显著的距离衰减关系（Ｐ＜０．００５）。 等距划分的澜沧江流域上游

和中游区段均没有显著的距离衰减关系（Ｐ＜０．５，Ｐ＜１），而下游区段具有显著的距离衰减关系（Ｐ＜０．０１）；按演

化历史划分的澜沧江流域上游和下游区段均没有显著的距离衰减关系（Ｐ＜０．５），而中游区段存在显著的距离

衰减关系（Ｐ＜０．０５），如图 ３ 所示。
２．５　 澜沧江流域内 ＮＴＦ 与环境因子间的相关性

与环境因子的相关性分析显示，在排除各环境因子的自相关关系后，所选的环境因子对澜沧江流域内

ＮＴＦ 的整体样品检出率和物种丰富度均无显著影响。 但分别将上、中、下游区段与环境因子进行相关性分析

后发现，两种划分方式下的中游区段仍与各环境因子无显著的相关性，而上、下游区段与部分环境因子间存在

显著的相关性。 在等距划分中，上下游的经纬度、年降雨均与 ＮＴＦ 间存在着显著的相关关系；在历史划分中，
上下游的年降雨与 ＮＴＦ 间存在着显著的相关关系，具体情况如图 ４ 所示。

３　 讨论

整体上，澜沧江流域内的 ＮＴＦ 分布存在明显的空间分布格局，即：从上游至下游，ＮＴＦ 的多样性逐渐增

加，样品检出率呈现先降低后增加的趋势，水陆间物种分布存在差异，流域内 ＮＴＦ 整体呈现极显著（Ｐ＜０．００５）
的距离衰减关系。 这种分布模式很好的体现了流域属性，比如，从扩散模式上看，受流域水体源⁃汇模式的影

响，在连续的流域环境中，流域上游的物种会随着水体不断往下扩散与汇集，中下游的物种多样性也因此逐渐

增加，这与相关研究吻合［６，１４—１５］。 另一方面，澜沧江下游区域地势较为平坦、物候条件温和，为微生物的停留

和定殖提供了较好的生存条件，因此，澜沧江下游区域成为了整条流域内 ＮＴＦ 多样性最为丰富的区域。 而水

陆间的物种分布差异体现了陆地作为微生物生长繁殖的大本营，水作为传播载体的基本特征。 但从 Ｍａｎｔｅｌ
ｔｅｓｔ 分析结果来看，澜沧江流域内主要环境因子与 ＮＴＦ 的样品检出率和物种丰富度却无明显的相关关系，即
当代环境因子无法解释澜沧江流域内 ＮＴＦ 的空间分布格局。

通过了解澜沧江流域演化历史发现，历史上金沙江上游曾与澜沧江中游交汇［３０—３１］，因此本研究依据

Ｃｌａｒｋ 等的研究［１６］，将历史上金沙江与澜沧江的交汇点和澜沧江与红河的汇入点重新划分澜沧江流域上中下

游，再对比分析等距离划分的结果。 结果显示，两种划分方式下，澜沧江流域内的 ＮＴＦ 空间分布格局相似，这
一方面是由于两种划分方式下，只有 １１ 个样点的归属发生变化，由此导致的检测数据变化不明显。 结合已有

流域微生物空间分布格局的研究结果［６，１３，１５］ 可知，流域内物种的空间分布格局是相对稳定的，它不会因分析

方式的变化而改变。 但流域的演化历史应能影响微生物的空间分布格局，只是相对当代环境因子的重要性需

要进一步分析。

９６２９　 ２０ 期 　 　 　 王玉珍　 等：澜沧江流域捕食线虫真菌空间分布格局及其驱动机制 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ３　 澜沧江流域捕食线虫真菌的距离衰减关系

Ｆｉｇ．３　 Ｄｉｓｔａｎｃｅ ｄｅｃａｙ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｎｅｍａｔｏｄｅ⁃ｔｒａｐｐｉｎｇ ｆｕｎｇｉ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ Ｌａｎｃａｎｇ Ｒｉｖｅｒ

阴影部分表示 ９５％的置信区间

在纳入金沙江上游 ＮＴＦ 的数据并将其与澜沧江各区段的物种相似性进行比较后，发现澜沧江上游 ＮＴＦ
与金沙江上游的相似度都较低（均为 ０．４６），但中游与金沙江上游的物种相似性却较高（０．５７，０．５９），甚至略大

于澜沧江流域内的物种相似性。 同时，在不同划分方式下，澜沧江各区段 ＮＴＦ 的距离衰减关系发生了变化，
按历史划分的澜沧江中游 ＮＴＦ 存在显著的距离衰减关系（Ｐ＜０．０５）。 这都说明古金沙江的汇入历史影响了澜

沧江 ＮＴＦ 的分布格局。 而邓巍等［８］居于云南省 ＮＴＦ 广布种 Ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｓ ｏｌｉｇｏｓｐｏｒａ 的系统发育分析结果也显

示，在金沙江和澜沧江分布的 Ａ．ｏｌｉｇｏｓｐｏｒａ 菌株多聚在一个支系，这很好的支持了本研究结果，即古金沙江与

澜沧江的交汇历史显著影响了澜沧江中游乃至下游的 ＮＴＦ 分布格局。 此外，两种划分方式下，澜沧江中游

ＮＴＦ 的样品检出率与物种丰富度均与环境因子无显著的相关关系，但上游和下游 ＮＴＦ 与部分环境因子存在
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图 ４　 澜沧江内的捕食线虫真菌物种分布与环境因子间的相关性

Ｆｉｇ．４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｎｅｍａｔｏｄｅ⁃ｔｒａｐｐｉｎｇ ｆｕｎｇｉ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ Ｌａｎｃａｎｇ Ｒｉｖｅｒ

ｌｏｎｇ＿ｄｅｃ： 经度 Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ；ｌａｔ＿ｄｅｃ： 纬度 Ｌａｔｉｔｕｄｅ；ｅｌｅｖ： 海拔 Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ；ＳＯＭ： 有机质 Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ；ＴＫ： 总钾 Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；ＴＮ： 总氮 Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ： 总磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ｒａｉｎ： 年降雨 Ａｎｎｕａｌ ｒａｉｎｆａｌｌ；ｔｅｍｐ： 年均温 Ａｖｅｒａｇｅ ａｎｎｕａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

显著的相关关系。 这说明金沙江的汇入历史弱化了 ＮＴＦ 分布与环境因子的相互作用关系，而等距离划分流

域会模糊历史因素对流域内微生物空间分布格局的影响。
值得注意的是，由于微生物个体太过微小，留下化石证据的概率比较小，且微生物的繁殖速度比较快，更

易受其他生物和非生物生境的协同作用，导致生物地理学的研究多依赖动植物化石开展［３２—３４］。 许多居于动

植物开展的生物地理学研究也都已经证明了青藏高原隆起过程对动植物分布格局的影响［３５—３９］。 Ｚｈｕ 等对云

南植物的研究也发现了金沙江流域与红河流域存在历史相关性［４０］，而本研究不仅再次证明以流域为单元开

展微生物多样性分布格局研究的科学性，也提示微生物生物地理学的研究需要被关注。

４　 结论

本研究发现 ＮＴＦ 在澜沧江流域内存在空间分布格局，明确古金沙江与古澜沧江的汇流历史影响了澜沧

江流域中下游 ＮＴＦ 的分布格局，其混流历史模糊了当代环境因素对流域内 ＮＴＦ 分布格局的影响。 因此，在以

１７２９　 ２０ 期 　 　 　 王玉珍　 等：澜沧江流域捕食线虫真菌空间分布格局及其驱动机制 　
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流域为生物多样性分布格局的研究单元时，需要充分考虑流域的演化历史。
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