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摘　 要： 为探究细菌群落组成对微囊藻水华腐败分解过程的响应，在太湖梅梁湾沿岸进行为期 １１ ｄ 的原位围隔实验，模
拟蓝藻水华聚集分解过程，并监测了此过程中水体环境因子和细菌群落组成．结果表明，水体理化因子和细菌群落组成在

微囊藻水华分解的过程中发生了显著变化．冗余分析显示细菌的群落组成与水体氧化还原环境（溶解氧或氧化还原电

位）、ｐＨ 值、浮游植物生物量和营养盐浓度（总磷、硝态氮浓度）密切相关．研究还发现了某些与微囊藻水华分解密切相关

的特殊细菌类群，其中隶属于黄杆菌科（拟杆菌门）的一个类群在微囊藻厌氧分解的阶段占据显著优势，其功能有待于进

一步研究．
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由于水体富营养化的加剧，蓝藻水华成为世界水体所面临的共同威胁［１⁃２］ ．微囊藻是富营养化湖泊蓝藻

水华常见优势属［３⁃４］ ．微囊藻水华聚集腐烂会消耗水体中大量的氧气，恶化水质（如 ｐＨ 值下降、营养盐升

高），引起水生生物死亡［２，５］ ．蓝藻水华堆积腐败过程还会产生恶臭异味，甚至导致诱发黑臭水体“湖泛”的产

生［６⁃７］ ．这些不仅影响环境美观，还使水质安全面临新的威胁．
对微囊藻水华腐败过程中物质循环转化进行研究能帮助我们更好地应对微囊藻水华对水体造成的威
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国家水体污染控制与治理科技重大专项 （ ２０１２ＺＸ０７１０１⁃０１０） 和淡水生态与生物技术国家重点实验室项目
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谢丽娟等：细菌群落组成对微囊藻水华分解过程的响应 ２３　　　

胁．在富营养湖泊中，细菌，尤其是非自养细菌，在水体的物质循环和能量转化中起到至关重要的作用［８⁃１０］ ．因
此，了解微囊藻水华腐败过程中细菌群落组成的响应能为我们进一步了解其在湖泊物质循环中的作用提供

理论基础．有研究运用原位围隔，向其中添加蓝藻，模拟蓝藻水华的发生，并研究围隔中真核微生物群落和细

菌群落短期内对蓝藻腐败分解过程的响应［５，１１］ ．Ｓｈａｏ 等［１２］利用围隔实验研究了附着细菌群落对微囊藻水华

降解的响应．尽管相关研究证实微囊藻水华会显著影响水体微生物的组成［１３⁃１５］ ，但是仍然缺乏对微囊藻分解

完整过程中细菌群落组成特征的研究．
太湖是我国典型的富营养化浅水湖泊，每年夏季都暴发严重的微囊藻水华［１６］ ．大量蓝藻水华在东南季

风或者水生植物阻留的情况下在西部或北部岸边发生聚集腐败［１６］ ．在太湖梅梁湾设置原位围隔，通过添加

大量微囊藻模拟蓝藻聚集腐败的过程，进而研究细菌群落组成对蓝藻聚集腐败的的响应和此过程中特殊细

菌类群的变化．

１ 材料与方法

１．１ 实验设计

于 ２０１３ 年 ８ 月 ２１ ３１ 日在太湖梅梁湾沿岸进行原位围隔实验．实验期间天气情况为：８ 月 ２１ ２５ 日有

断续小雨，微风；８ 月 ２６ 日大雨；８ 月 ２７ ３１ 日晴，微风．共设 ６ 个围隔（２．０ ｍ×２．５ ｍ），位于梅梁湾沿岸，平
均水深 ０．８ ｍ．实验前一天从梅梁湖孟湾藻水分离站收集微囊藻浆．８ 月 ２１ 日进行围隔水体本底理化指标测

定（第 ０ ｄ），８ 月 ２２ 日向围隔中添加微囊藻，添加后立即进行现场指标测定和样品采集．实验共设 ２ 个处理，
Ｃ 组（对照组）围隔不添加藻浆，Ｈ 组（实验组）添加藻浆后叶绿素 ａ（Ｃｈｌ．ａ）浓度达 ３７８ μｇ ／ Ｌ，每组设置 ３ 个

平行，实验持续 １０ ｄ．
１．２ 生物样品采集

实验期间每天采样监测（其中，第 ５ ｄ 即 ８ 月 ２６ 日，因下大雨未采样），水样取自表层水以下 ０．５ ｍ．１００～
２００ ｍｌ 水样先经 ５ μｍ 孔径滤膜（４７ ｍｍ 直径，Ｍｉｌｌｉｐｏｒｅ，Ｇｅｒｍａｎｙ）过滤，然后过滤于 ０．２ μｍ 孔径滤膜上，分别

收集浮游细菌与附着细菌．滤膜保存于－８０℃冰箱直至分析使用．采集 １ Ｌ 水样用 １％ 鲁哥试剂固定，用于浮

游植物定性定量分析．
１．３ 理化指标测定

溶解氧（ＤＯ）、ｐＨ 值、氧化还原电位（Ｅｈ）、电导率（Ｃｏｎｄ）、温度（Ｔ）、透明度（ＳＤ）、浊度（Ｔｕｒｂｉｄｉｔｙ）和总

悬浮固体总量（ＴＤＳ）使用多参数水质分析仪（Ｈｏｒｉｂａ Ｕ５３，Ｊａｐａｎ）原位测定，化学指标总氮（ＴＮ）、总溶解性氮

（ＴＤＮ）、铵态氮（ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ）、硝态氮（ＮＯ－

３ ⁃Ｎ）、亚硝酸盐（ＮＯ－
２ ⁃Ｎ）、总磷（ＴＰ）、磷酸盐（ＰＯ３－

４ ⁃Ｐ）、总溶解性磷

（ＴＤＰ）、Ｃｈｌ．ａ、总有机碳（ＴＯＣ）、溶解性有机碳（ＤＯＣ）浓度和化学需氧量（ＣＯＤ）采样后送回实验室，基于标

准方法［１７］立刻测定．
１．４ 浮游植物鉴定及计数

浮游植物样品沉淀 ４８ ｈ 后，吸取上清液，浓缩至 ５０ ｍｌ 保存．鉴定前，充分摇匀，取 ０．１ ｍｌ 至计数框，在
１０×４０ 倍视野下进行种类鉴定和计数．微囊藻群体经超声分离成单细胞后再计数．浮游植物种类的鉴定主要

参照文献［１８］，浮游植物生物量采用体积法进行估算，假定 １ ｍｍ３的浮游植物体积相当于 １ ｍｇ 浮游植物

鲜重．
１．５ 细菌群落结构分析

１．５．１ ＤＮＡ 提取及 ＰＣＲ 扩增　 方法参照细菌提取试剂盒（Ｏｍｅｇａ，ＵＳＡ）的标准程序提取细菌的基因组 ＤＮＡ，
之后使用带 ４０ ｂｐ ＧＣ 夹的细菌特异性引物 ３５７Ｆ （ ５’⁃ＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ⁃３’） 和通用引物 ５１８Ｒ
（５’⁃ＡＴＴＡＣＣＧＣＧＧＣＴＧＣＴＧＧ⁃３’） ［１９］扩增模板 ＤＮＡ．采用 ５０ μｌ ＰＣＲ 体系，降落 ＰＣＲ 方法，程序如下：９４℃预

变性５ ｍｉｎ；９４℃变性 １ ｍｉｎ，６５℃退火 １ ｍｉｎ，然后每个循环降低 １℃进行 １０ 个循环；７２℃延伸 １ ｍｉｎ；５５℃退

火进行 ２０ 个循环，７２℃延伸 １０ ｍｉｎ．用 １．２％的琼脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ 产物量及扩增特异性．
１．５．２ ＤＧＧＥ 及克隆测序　 基因组 ＤＮＡ 扩增产物通过 ＤＧＧＥ（Ｄｃｏｄｅ ｓｙｓｔｅｍ，ＢｉｏＲａｄ）进行变性梯度凝胶电泳

（８％ （ｗ ／ ｖ）聚丙烯酰胺凝胶（丙烯酰胺 ∶双丙烯酰胺＝ ３７．５ ∶１）），分析微生物群落多样性．聚丙烯酰胺的变性

梯度范围为 ４０％ ～６０％ ，缓冲液为 １×ＴＡＥ，电泳参数为：６０℃，１５０ Ｖ，７ ｈ．电泳结束后用核酸染料 ＧｅｌＲｅｄ（用
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２４　　　 Ｊ． Ｌａｋｅ Ｓｃｉ．（湖泊科学），２０１６，２８（１）

１×ＴＡＥ 进行 １ ∶１００００ 稀释）避光染色 ３０ ｍｉｎ，然后用 ＵＶ 成像系统（Ｇｅｎｅ，Ｈｏｎｇｋｏｎｇ）成像、拍照．
对感兴趣的条带进行切胶测序．首先切胶回收 ＤＮＡ，以此为模板使用不带 ＧＣ 夹的引物进行扩增，采用

纯化试剂盒（Ｏｍｅｇａ，ＵＳＡ）对 ＰＣＲ 产物进行纯化回收，之后连接到 ｐＭＤ１８⁃Ｔ 载体（Ｔａｋａｒａ，Ｊａｐａｎ）质粒上．连
接产物转化入感受态 ＤＨ５α 大肠杆菌，之后挑选阳性克隆进行测序．利用 ＢＬＡＳＴ 和 ＦＡＳＴＡ 进行序列信息比

对．本研究得到的序列提交至 ＤＤＢＪ，序列号为 ＬＣ０１８３５７～ ＬＣ０１８３９８．
１．６ 统计分析

ＤＧＧＥ 图谱聚类分析使用 ＮＴＳＹＳ 软件（版本 ２．１０．ｅ） ．通过记下每个条带的有无（分别标记为 １ 和 ０）建
立二元矩阵．样本之间的相似性系数计算公式为：ＳＤ ＝ （２ＮＡＢ） ／ （ＮＡ ＋ＮＢ），其中 ＮＡＢ代表样本 Ａ 和 Ｂ 的公共

条带数，ＮＡ和 ＮＢ分别代表样本 Ａ 和 Ｂ 的条带数．根据相似性系数，利用非加权组平均法（ＵＰＧＭＡ）构建系统

树图（ＳＨＡＮ 法则）．
软件 ＣＡＮＯＣＯ ４．５（Ｍｉｃｒｏｃｏｍｐｕｔｅｒ，Ｉｔｈａｃａ，Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ，ＵＳＡ）用来分析细菌群落组成与环境变量的关系．当

趋势对应分析（ＤＣＡ）的第 １ 长轴＜ ２ 时，采用冗余分析（ＲＤＡ）；当第 １ 长轴＞ ２ 时，采用典范对应分析

（ＣＣＡ） ［２０⁃２１］ ．采用蒙特卡罗置换检验筛选与细菌群落组呈显著相关的环境变量．
环境变量的统计分析均使用 ＳＰＳＳ 软件（版本 １３．０），显著水平设定为 ０．０５（Ｐ＜０．０５） ．

２ 结果与分析

２．１ 环境变量分析

实验期间主要环境参数的变化如图 １ 所示．添加蓝藻后，Ｈ 组围隔中 ＤＯ 浓度迅速降低，而第 ５ ｄ（大雨）
之后，ＤＯ 浓度逐渐回升（图 １ｂ），与 ＤＯ 密切相关的 Ｅｈ 具有相似的变化规律，从第 ７ ｄ 开始回升（图 １ｃ） ．添
加蓝藻后的 １～４ ｄ，Ｈ 组 ＣＯＤ 浓度迅速升高并显著高于对照组（Ｐ＜０．０５），第 ５ ｄ 后 ＣＯＤ 值缓慢下降，实验后

期与 Ｃ 组的 ＣＯＤ 值无显著差异（Ｐ＞０．０５）（图 １ｄ）．在 １～４ ｄ，Ｈ 组的 ｐＨ 值低于 Ｃ 组（图 １ｅ），之后逐渐升高

并高于 Ｃ 组．在添加蓝藻后的整个实验期间，Ｈ 组围隔中 ＴＮ 和 ＴＰ 浓度显著高于 Ｃ 组围隔（Ｐ＜０．０５）（图 １ｆ
和 ｇ），ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 的平均浓度也高于 Ｃ 组（图 １ｈ）．然而，ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、ＴＤＮ 和 ＴＤＰ 浓度，在第 ０～３ ｄ，Ｈ 组与 Ｃ 组中无

显著差异（Ｐ＞０．０５）（图 １ｉ、ｊ 和 ｋ），之后在 Ｈ 组围隔中迅速升高，采样后期显著高于 Ｃ 组（Ｐ＜０．０５） ．Ｈ 组围

隔中 ＴＯＣ 浓度在添加微囊藻后迅速升高，第 １～４ ｄ 明显高于 Ｃ 组（Ｐ＜０．０５），而第５ ｄ（大雨）之后，Ｈ 组 ＴＯＣ
浓度逐渐下降，直至实验结束时，且与 Ｃ 组值无显著差异（Ｐ＞０．０５）（图 １ｌ） ．
２．２ 浮游植物生物量的变化

在第 １ ｄ 添加微囊藻后，Ｈ 组围隔浮游植物生物量达到 ６０．８４ ｍｇ ／ Ｌ，Ｃｈｌ．ａ 浓度达到 ３７８．１ μｇ ／ Ｌ，其中微

囊藻生物量为 ５８．５８ ｍｇ ／ Ｌ，占浮游植物总生物量的 ９５．７％ ，Ｈ 组围隔中微囊藻生物量相当于严重水华水平

（图 ２）．Ｈ 组在添加微囊藻后，１～５ ｄ 内浮游植物生物量不断下降，第 ６ ｄ 直到实验结束，Ｈ 组围隔的藻类生

物量与 Ｃ 组无显著差异（图 ２ａ），微囊藻生物量的变化规律相似（图 ２ｂ）；而 Ｈ 组围隔 Ｃｈｌ．ａ 浓度则在添加藻

后的第 ２ ｄ 就迅速下降到与对照组相近的水平（图 ２ｃ），这表明 Ｈ 组围隔中的微囊藻在 １～４ ｄ 发生快速厌氧

死亡．
２．３ 细菌群落组成分析

ＤＧＧＥ 图谱显示了两组围隔中浮游细菌与附着细菌群落组成的变化（图 ３ａ、ｂ）．聚类分析结果（图 ３ｃ、ｄ）
显示，浮游细菌的群落组成可聚为两大类：其中 Ｃ 组所有样品与添加微囊藻前和刚添加微囊藻后的 Ｈ０ 和

Ｈ１ 聚为一大类，而剩下的 Ｈ 组样品聚为另一大类．其中 Ｈ２ 单独聚为一类，Ｈ３ 和 Ｈ４ 聚为一类，第 ５ ｄ 之

后的样品（Ｈ６～Ｈ１０）聚为一类；而 Ｃ 组中 ０ ～ ６ ｄ 的样品与 Ｈ０ 和 Ｈ１ 聚为一类，７ ～ １０ ｄ 的样品聚为一类

（图 ３ｃ） ．附着细菌的群落组成可聚为 ４ 类：Ｈ 组添加微囊藻之前的样品 Ｈ０ 与 Ｃ 组 ０ ～ ４ ｄ 的样品（ Ｃ０ ～
Ｃ４）聚为一类，Ｃ 组 ６～ １０ ｄ 的样品与 Ｈ 组 ７～ １０ ｄ 的样品聚为一类，Ｈ 组中添加微囊藻后 １～ ６ ｄ 的样品聚

为一类（图 ３ｄ） ．
图 ３ａ 和图 ３ｂ 所示编号为已进行回收测序的条带，与条带序列同源性最高的序列信息列于右侧．在浮游

细菌群落中，Ｈ 组出现多个隶属于黄杆菌科（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ）（拟杆菌门）的条带（条带 ２、３、４、６），且明显

占优势地位，而这些条带未在 Ｃ 组中出现．特别是条带 ４（隶属于黄杆菌科，与培养类群 Ｃｌｏａｃｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｎｏｒ⁃
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谢丽娟等：细菌群落组成对微囊藻水华分解过程的响应 ２５　　　

图 １ 实验期间主要环境因子的变化

Ｆｉｇ．１ Ｔｅｍｐｏｒａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｕｒｓｅ ｏｆ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ

图 ２ 浮游植物生物量（ａ）、微囊藻生物量（ｂ）和 Ｃｈｌ．ａ 浓度（ｃ）随时间的变化

Ｆｉｇ．２ Ｔｅｍｐｏｒａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｂｉｏｍａｓｓ ｏｆ ｐｈｙｔｏｐｌａｎｋｔｏｎ （ａ）， ｂｉｏｍａｓｓ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐｐ．（ｂ）
ａｎｄ Ｃｈｌ．ａ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ （ｃ）
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２６　　　 Ｊ． Ｌａｋｅ Ｓｃｉ．（湖泊科学），２０１６，２８（１）

图 ３ ＤＧＧＥ 图谱：浮游细菌群落（ａ）和附着细菌群落（ｂ）；ＵＰＧＭＡ 聚类分析结果：
浮游细菌群落（ｃ）和附着细菌群落（ｄ）

Ｆｉｇ．３ ＤＧＧＥ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆ ｆｒｅｅ⁃ｌｉｖｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ （ａ） ａｎｄ ｐａｒｔｉｃｌｅ⁃ａｔｔａｃｈｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ（ｂ）； Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｒｅｅ⁃ｌｉｖｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ （ｃ）

ａｎｄ ｐａｒｔｉｃｌｅ⁃ａｔｔａｃｈｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ（ｄ） ｂａｓｅｄ ｏｎ ＤＧＧＥ ｐｒｏｆｉｌｅｓ
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谢丽娟等：细菌群落组成对微囊藻水华分解过程的响应 ２７　　　

ｍａｎｅｎｓｅ 的相似度为 １００％ ），在 Ｈ 组添加微囊藻后第 ２～１０ ｄ 的样品中均占显著优势．与条带 ４ 隶属于相同

属的分类单元条带 ３ 出现在 Ｈ１ 中，条带 ２ 出现在 Ｈ 组 ２～１０ ｄ 的样品中，隶属于黄杆菌属 Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ（相
似度 ９９％ ），而隶属于同一属的条带 ６（与培养类群 Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃｕｃｕｍｉｓ （Ｔ）的相似度为 １００％ ）在 Ｈ 组 １～
２ ｄ 的样品中占据优势地位．而在 Ｈ 组 ２ ～ ３ ｄ 的样品中占明显优势的分类单元条带 ５ 隶属于 β⁃变形菌门

（Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） ．而放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）是 Ｃ 组样品中的一个重要门类，在 Ｃ 组样品中占明显优势，
如条带 ８、１３、２１．在附着细菌群落中，所测条带序列有一半隶属于蓝藻门，由于本研究的重点关注细菌，蓝藻

序列在此不做讨论．在附着细菌中，我们发现，条带 ３ 与浮游细菌群落中条带 ４ 序列相同（与 Ｃｌｏａｃｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ
ｎｏｒｍａｎｅｎｓｅ 的相似度为 １００％ ），且在 Ｈ 组第 ２～４ ｄ 的样品中占绝对优势．

基于趋势对应分析第一长轴（ＤＣＡ）＜２，利用 ＲＤＡ 模型来寻找细菌群落组成与环境因子之间的相互关

系．ＲＤＡ 的结果（图 ４ａ）显示，浮游细菌的群落组成与水体 Ｅｈ、ｐＨ 值、ＴＰ 浓度、浮游植物生物量以及 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ

浓度呈显著相关（Ｐ＜０．０５），两轴共可解释浮游细菌群落组成变化的 ４４．５５％ ．其中，这 ５ 个环境因子依次解释

了浮游细菌群落组成变化的 ２０．０％ 、１５．２％ 、１１．１％ 、７．１％ 和 ６．２％ ．附着细菌群落组成与 ｐＨ 值、ＴＰ 浓度、ＤＯ
浓度以及浮游植物生物量呈显著相关（Ｐ＜０．０５），两轴共解释附着细菌群落组成变化的 ３５％ ．ｐＨ 值、ＴＰ 浓

度、ＤＯ 浓度和浮游植物生物量分别解释了附着细菌群落组成的 １７．９％ 、１４．０％ 、９．７％和 ７．２％ （图 ４ｂ）．图 ４ 显

示，浮游细菌样品聚为 ３ 类：第 １ 类：Ｃ 组样品与 Ｈ０ 和 Ｈ１；第 ２ 类：Ｈ 组加藻后 ２～ ４ ｄ 的样品；第 ３ 类，Ｈ 组

６～ １０ 的样品．附着细菌样品聚为 ４ 类：第 １ 类：Ｃ 组 ０～４ ｄ 样品和 Ｈ０；第 ２ 类：Ｃ 组 ６～１０ ｄ 的样品；第 ３ 类：Ｈ
组 １～６ ｄ 样品；第 ４ 类，Ｈ 组 ７～ １０ ｄ 样品．由此可见，ＲＤＡ 排序模型结果与 ＤＧＧＥ 的 ＵＰＧＭＡ 聚类分析结果

相似（图３ｃ、ｄ）．

图 ４ 基于 ＤＧＧＥ 和环境变量的 ＲＤＡ 分析结果：浮游细菌群落（ａ）；附着细菌群落（ｂ）
Ｆｉｇ．４ Ｂｉｐｌｏｔｓ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） ｏｎ ｆｒｅｅ⁃ｌｉｖｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ （ａ），

ｐａｒｔｉｃｌｅ⁃ａｔｔａｃｈｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ （ｂ） （ＤＧＧＥ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅｓ）
ｃｏｎｓｔｒａｉｎｅｄ ｂｙ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

３ 讨论

３．１ 微囊藻水华对水体环境的影响

根据围隔水体理化指标的监测结果（图 １ 和图 ２），添加微囊藻水华后 １～４ ｄ，ＤＯ 浓度迅速降低，水体成

为还原性的环境，而微囊藻生物量的下降，说明水体中微囊藻水华正处于厌氧分解的过程，从而导致水体中

化学需氧量升高，同时水体中 ｐＨ 值下降，营养盐浓度升高（如 ＴＮ、ＴＰ 浓度）．添加微囊藻水华后 ６～ １０ ｄ 实

验期间，在第 ５ ｄ 大雨后，ＤＯ 浓度和 Ｅｈ 迅速回升，水体逐渐转变为氧化性环境，但是 Ｈ 组围隔的 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、
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２８　　　 Ｊ． Ｌａｋｅ Ｓｃｉ．（湖泊科学），２０１６，２８（１）

ＴＤＮ 和 ＴＤＰ 浓度在这个阶段显著高于 Ｃ 组，而 ＴＯＣ 浓度在这个阶段开始逐渐下降，说明微囊藻厌氧分解积

累的有机质开始消耗，使水体中 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、ＴＤＮ 和 ＴＤＰ 浓度在整个实验期间逐渐升高．而 ＴＮ、ＴＰ 浓度在整个

实验期间都显著高于对照组．
有研究表明，当水体中出现蓝藻水华堆积时，其厌氧分解过程便占主导地位，耗竭水体中的氧气，危害

其他生物生存［１６］ ．而微生物厌氧分解蓝藻的过程会产生大量有机酸和 ＣＯ２，使水体 ｐＨ 值降低［５］ ．蓝藻细胞

内的 Ｎ、Ｐ 伴随着其厌氧分解大量释放到水中［２２］ ，从本研究中可看出，整个实验期间 Ｈ 组的 ＴＮ、ＴＰ 浓度都

显著高于对照组，至厌氧蓝藻分解后仍持续维持较高的水平，此结果说明水体富营养化与蓝藻水华暴发之

间的物质循环过程是值得关注的科学问题．
３．２ 细菌群落组成对蓝藻水华分解的响应

已有的研究表明，富营养化湖泊中细菌群落组成与蓝藻水华密切相关［１３⁃１５］ ．Ｌｉ 等［１１］利用原位围隔实验，
研究了细菌群落组成对微囊藻聚集和降解的响应，报道了添加微囊藻到厌氧分解开始期间，细菌群落的短

期动态响应．本研究通过 ＤＧＧＥ 技术分析了浮游细菌和附着细菌群落组成对蓝藻水华分解整个过程的响应．
聚类分析结果发现，添加了微囊藻的围隔与未添加微囊藻的围隔中，浮游细菌群落组成存在显著区别，而
Ｈ１ 与 Ｃ 组样品聚成一类，这可能与 Ｈ１ 为刚添加完微囊藻后就采集样品有关，细菌群落组成对环境的响应

需要时间．附着细菌群落组成在添加微囊藻后 １～６ ｄ，与对照组有显著区别，这期间微囊藻水华堆积并发生

厌氧分解，生物量不断降低；而之后 Ｈ 组（７～１０ ｄ）附着细菌群落组成与对照组聚为一类，表明微囊藻水华厌

氧分解结束后，附着细菌群落组成发生了恢复．然而，实验期间浮游细菌群落组成未出现类似的变化过程，这
可能是因为尽管厌氧分解过程结束，但围隔水体中大部分理化因子（如 ＴＮ、ＴＰ、ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 浓度等）仍未恢复．由
此可以看出，浮游细菌群落组成与附着细菌群落组成的影响因素存在区别．
３．３ 微囊藻水华分解过程中影响细菌群落组成的重要理化因子

根据已有的研究，很多环境因子，如温度［２３］ 、ｐＨ 值［２４］ 、原生动物［２５⁃２６］ 、浮游植物［１４，２７⁃２８］ 、营养盐［２９］ 和水

生植物［３０］都被证实是细菌群落组成的影响因子．ＲＤＡ 排序模型结果表明，在微囊藻水华分解的微环境过程

中，Ｅｈ、ｐＨ 值、ＴＰ 浓度、浮游植物生物量以及 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 浓度与浮游细菌群落组成密切相关，而附着细菌群落组

成则与 ｐＨ 值、ＴＰ 浓度、ＤＯ 浓度以及浮游植物生物量呈显著相关．微囊藻水华的分解使得水体变为还原性

的环境（表现为低的 ＤＯ 浓度和 Ｅｈ 值），ｐＨ 值降低，促进 Ｎ、Ｐ 营养盐的释放［２２］ ．而 Ｅｈ 和 ＤＯ 浓度是两个密

切相关的理化因子，反映了水体的氧化还原状况，所以在微囊藻厌氧分解过程中水体的氧化还原状况、ｐＨ
值、营养盐（Ｎ、Ｐ）浓度、浮游植物生物量与细菌群落组成密切相关．已有相关研究证实微囊藻水华会显著影

响水体的 ＢＣＣ［１３⁃１５］ ，尤其是其聚集与分解过程［１１⁃１２］ ．有机质的来源及种类浓度变化能显著影响湖泊中的

ＢＣＣ 组成及活性［３１⁃３３］ ．在富营养化湖泊中，浮游植物是水体 ＴＯＣ 浓度的重要来源［３４］ ．微囊藻水华的分解使水

体 ＴＯＣ 浓度升高，为水体细菌提高复杂多样的有机质来源，从而改变细菌的群落组成特征．简而言之，微囊

藻水华可直接或间接地影响水体细菌群落组成．
３．４ 参与微囊藻水华分解过程的重要细菌群落

目前，有多个细菌类群被认为与微囊藻水华分解有关．Ｌｉ 等［１１］ 通过蓝藻堆积的围隔模拟实验研究细菌

的早期响应，发现微球菌亚目可能与微囊藻降解有关．Ｘｉｎｇ 等［３５］ 在室内实验中发现梭菌属类群在微囊藻的

厌氧分解中起着重要作用．而在本研究中最引起关注的是隶属于黄杆菌科（拟杆菌门）的一个类群（浮游细

菌条带 ４ 和附着细菌条带 ３，与培养类群 Ｃｌｏａｃｉｂａｃｔｅｒｉｕ ｎｏｒｍａｎｅｎｓｅ 的相似度为 １００％ ），这个类群在微囊藻厌

氧分解阶断占显著优势．通过同源性比对发现，与其相似性 １００％的类群多出现在污水或厌氧污泥中，而 Ｃｌｏ⁃
ａｃｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｎｏｒｍａｎｅｎｓｅ 最早也是从污水中分离鉴定而来的，属于兼性厌氧菌［３６］ ．对这类细菌进一步的分离、
培养及其生态生理特性的研究将有助于阐明其在微囊藻降解过程中的确切作用．

４ 结论

本研究通过原位围隔实验模拟微囊藻水华分解过程，研究了此过程中细菌群落组成的动态变化．结果表

明，细菌群落组成随着微囊藻分解的不同阶段发生显著变化．微囊藻厌氧分解过程伴随着水体氧化还原环境

的改变（ＤＯ 浓度和 Ｅｈ 降低），ｐＨ 值、藻类生物量的下降和营养盐（Ｎ、Ｐ）释放，细菌群落组成与这些理化因
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子密切相关．研究中发现微囊藻分解阶段的特殊细菌群落，其中隶属于黄杆菌科（拟杆菌门）的类群在微囊
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［１５］ 　 Ｔｉａｎ Ｃ， Ｔａｎ Ｊ， Ｗｕ Ｘ ｅｔ ａｌ． Ｓｐａｔｉｏｔｅｍｐｏｒａｌ ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ａ ｌａｒｇｅ ｓｈａｌｌｏｗ ｈｙｐｅｒｔｒｏｐｈｉｃ ｆｒｅｓｈｗａ⁃
ｔｅｒ ｌａｋｅ， ａｓ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ｂｙ ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｌａｎｋｔｏｎ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２００９， ３１： ８８５⁃８９７．

［１６］ 　 Ｑｉｎ Ｂ， Ｘｕ Ｐ， Ｗｕ Ｑ ｅｔ ａｌ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｉｓｓｕｅｓ ｏｆ ｌａｋｅ Ｔａｉｈｕ， Ｃｈｉｎａ． Ｈｙｄｒｏｂｉｏｌｏｇｉａ， ２００７， ５８１： ３⁃１４．
［１７］ 　 金相灿， 屠清瑛． 湖泊富营养化调查规范． 北京： 中国环境科学出版社， １９９０．
［１８］ 　 胡鸿钧， 魏印心． 中国淡水藻类———系统， 分类及生态． 北京： 科学出版社， ２００６．
［１９］ 　 Ｍｕｙｚｅｒ Ｇ， Ｄｅ Ｗａａｌ ＥＣ， Ｕｉｔｔｅｒｌｉｎｄｅｎ ＡＧ． Ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ｏｆ ｃｏｍｐｌｅｘ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｂｙ ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏ⁃

ｐｈｏｒｅｓｉｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ⁃ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｇｅｎｅｓ ｃｏｄｉｎｇ ｆｏｒ １６Ｓ ｒＲＮＡ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏ⁃
ｇｙ， １９９３， ５９： ６９５⁃７００．

［２０］ 　 Ｂｒａａｋ Ｃｔ， Šｍｉｌａｕｅｒ Ｐ． ＣＡＮＯＣＯ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｍａｎｕａｌ ａｎｄ ＣａｎｏＤｒａｗ ｆｏｒ Ｗｉｎｄｏｗｓ ｕｓｅｒｓ ｇｕｉｄｅ： ｓｏｆｔｗａｒｅ ｆｏｒ ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｍｍｕ⁃
ｎｉｔｙ ｏｒｄｉｎａｔｉｏｎ （ｖｅｒｓｉｏｎ ４． ５） ． Ｓｅｃｔｉｏｎ ｏｎ Ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ Ｍｅｔｈｏｄｓ． Ｍｉｃｒｏｃｏｍｐｕｔｅｒ Ｐｏｗｅｒ， Ｉｔｈａｃａ， Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ， ２００２．

［２１］ 　 ｔｅｒＢｒａａｋ ＣＪ， Ｖｅｒｄｏｎｓｃｈｏｔ ＰＦ． Ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ ｍｅｔｈｏｄｓ ｉｎ ａｑｕａｔｉｃ ｅｃｏｌｏｇｙ． Ａ⁃
ｑｕａｔｉｃ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， １９９５， ５７： ２５５⁃２８９．

［２２］ 　 Ｙｅ Ｌ， Ｗｕ Ｘ， Ｔａｎ Ｘ ｅｔ ａｌ． Ｃｅｌｌ ｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｉｔｓ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｄｙｎａｍｉｃｓ． Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ Ｈｙ⁃
ｄｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１０， ９５： ２３５⁃２４５．

［２３］ 　 Ｓｈａｄｅ Ａ， Ｋｅｎｔ ＡＤ， Ｊｏｎｅｓ ＳＥ ｅｔ ａｌ． Ｉｎｔｅｒａｎｎｕａｌ ｄｙｎａｍｉｃｓ ａｎｄ ｐｈｅｎｏｌｏｇｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ａ ｅｕｔｒｏｐｈｉｃ ｌａｋｅ． Ｌｉｍ⁃
ｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｏｃｅａｎｏｇｒａｐｈｙ， ２００７， ５２： ４８７⁃４９４．

［２４］ 　 Ｙａｎｎａｒｅｌｌ ＡＣ， Ｔｒｉｐｌｅｔｔ ＥＷ． Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｌａｋｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ．
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３０　　　 Ｊ． Ｌａｋｅ Ｓｃｉ．（湖泊科学），２０１６，２８（１）

Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００５， ７１： ２２７⁃２３９．
［２５］ 　 Ｌａｎｇｅｎｈｅｄｅｒ Ｓ， Ｊüｒｇｅｎｓ Ｋ． Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｂｙ ｍｅｔａｚｏａｎ ａｎｄ ｐｒｏｔｏｚｏａｎ ｐｒｅｄａｔｉｏｎ．

Ｌｉｍｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｏｃｅａｎｏｇｒａｐｈｙ， ２００１， ４６： １２１⁃１３４．
［２６］ 　 Ｖａｎ Ｈａｎｎｅｎ Ｅ， Ｖｅｎｉｎｇａ Ｍ， Ｂｌｏｅｍ Ｊ ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｐｒｏｔｉｓｔａｎ

ｇｒａｚｅｒｓ． Ａｒｃｈｉｖ ｆüｒ Ｈｙｄｒｏｂｉｏｌｏｇｉｅ， １９９９， １４５： ２５⁃３８．
［２７］ 　 Ｈöｆｌｅ ＭＧ， Ｈａａｓ Ｈ， Ｄｏｍｉｎｉｋ Ｋ． Ｓｅａｓｏｎａｌ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ａ ｅｕｔｒｏｐｈｉｃ ｌａｋｅ ａｓ ｄｅｔｅｒ⁃

ｍｉｎｅｄ ｂｙ ５Ｓ ｒＲＮＡ ａｎａｌｙｓｉｓ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９９９， ６５： ３１６４⁃３１７４．
［２８］ 　 Ｒｏｏｎｅｙ⁃Ｖａｒｇａ ＪＮ， Ｇｉｅｗａｔ ＭＷ， Ｓａｖｉｎ ＭＣ ｅｔ ａｌ． Ｌｉｎｋｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｈｙｔｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｉｎ ａ

ｃｏａｓｔａｌ ｍａｒｉｎｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２００５， ４９： １６３⁃１７５．
［２９］ 　 Ｂｅｒｄｊｅｂ Ｌ， Ｇｈｉｇｌｉｏｎｅ ＪＦ， Ｄｏｍａｉｚｏｎ Ｉ ｅｔ ａｌ． Ａ ２⁃ｙｅａｒ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｄｒｉｖｉｎｇ ｔｈｅ ｆｒｅｅ⁃ｌｉｖｉｎｇ

ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ Ｌａｋｅ Ｂｏｕｒｇｅｔ （Ｆｒａｎｃｅ） ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１１， ６１： ９４１⁃９５４．
［３０］ 　 Ｗｕ ＱＬ， Ｚｗａｒｔ Ｇ， Ｗｕ Ｊ ｅｔ ａｌ． Ｓｕｂｍｅｒｓｅｄ ｍａｃｒｏｐｈｙｔｅｓ ｐｌａｙ ａ ｋｅｙ ｒｏｌｅ ｉｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉ⁃

ｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｌａｒｇｅ， ｓｈａｌｌｏｗ， ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ Ｔａｉｈｕ Ｌａｋｅ， Ｃｈｉｎａ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００７， ９： ２７６５⁃２７７４．
［３１］ 　 Ｃｒｕｍｐ ＢＣ， Ｋｌｉｎｇ ＧＷ， Ｂａｈｒ Ｍ ｅｔ ａｌ． Ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ Ｓｈｉｆｔｓ ｉｎ ａｎ Ａｒｃｔｉｃ Ｌａｋｅ Ｃｏｒｒｅｌａｔｅ ｗｉｔｈ Ｓｅａｓｏｎａｌ Ｃｈａｎ⁃

ｇｅｓ ｉｎ Ｏｒｇａｎｉｃ Ｍａｔｔｅｒ Ｓｏｕｒｃｅ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００３， ６９： ２２５３⁃２２６８．
［３２］ 　 Ｐéｒｅｚ ＭＴ， Ｓｏｍｍａｒｕｇａ Ｒ． Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ａｌｇａｌ⁃ ａｎｄ ｓｏｉｌ⁃ｄｅｒｉｖｅｄ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｏｎ ａｌｐｉｎｅ ｌａｋｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍ⁃

ｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ａｃｔｉｖｉｔｙ． Ｌｉｍｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｏｃｅａｎｏｇｒａｐｈｙ， ２００６， ５１： ２５２７⁃２５３７．
［３３］ 　 Ｊｕｄｄ ＫＥ， Ｃｒｕｍｐ ＢＣ， Ｋｌｉｎｇ ＧＷ． Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｃｏｎｔｒｏｌｓ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏ⁃

ｓｉｔｉｏｎ． Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２００６， ８７： ２０６８⁃２０７９．
［３４］ 　 Ｂａｉｎｅｓ ＳＢ， Ｐａｃｅ ＭＬ． Ｔｈｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｂｙ ｐｈｙｔｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｎｄ ｉｔｓ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａ： ｐａｔｔｅｒｎｓ

ａｃｒｏｓｓ ｍａｒｉｎｅ ａｎｄ ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ ｓｙｓｔｅｍｓ． Ｌｉｍｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｏｃｅａｎｏｇｒａｐｈｙ， １９９１， ３６： １０７８⁃１０９０．
［３５］ 　 Ｘｉｎｇ Ｐ， Ｇｕｏ Ｌ， Ｔｉａｎ Ｗ ｅｔ ａｌ． Ｎｏｖｅｌ Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ｂｌｏｏｍｓ．

Ｉｓｍｅ Ｊｏｕｒｎａｌ， ２０１１， ５（５）： ７９２⁃８００．
［３６］ 　 Ａｌｌｅｎ ＴＤ， Ｌａｗｓｏｎ ＰＡ， Ｃｏｌｌｉｎｓ ＭＤ ｅｔ ａｌ． Ｃｌｏａｃｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｎｏｒｍａｎｅｎｓｅｇｅｎ． ｎｏｖ． ， ｓｐ． Ｎｏｖ． ， ａ ｎｏｖｅｌ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｉｎ ｔｈｅ ｆａｍｉ⁃

ｌｙ Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｍｕｎｉｃｉｐａｌ ｗａｓｔｅｗａｔｅｒ． Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，
２００６， ５６： １３１１⁃１３１６．

地质测绘院　 社会　 ０００７．湖泊科学 ２０１６－１　 五校样　 张芸　 成品尺寸 １８５×２６０（ｍｍ）　 ４５ 字 ４４ 行　 ２０１５ ／ １２ ／ １６




























































































































































































































