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摘要：【目的】开展拉鲁湿地水体酵母菌多样性研究，探究理化因子与酵母菌群落结构的相互关系。

【方法】采用原位培养法从拉鲁湿地 11 个水样中分离酵母菌，应用 26S rRNA D1/D2 区域序列分析，

并结合经典分类法对获得的菌株进行分类鉴定，运用 SPSS 和 CANOCO 软件分析酵母菌多样性及其与

环境因子相关性。【结果】从拉鲁湿地水体中分离得到 169 株酵母菌，鉴定分属为 15 个属 31 个种。优

势种为 Ustilentyloma graminis 和 Filobasidium magnum，优势属为 Naganishia、Ustilentyloma、Filobasidium

和 Cystofibasidium。统计分析结果表明，化学需氧量(COD)是影响拉鲁湿地水体酵母菌数量的显著因素，

另外，此理化因子是影响 Ustilentyloma 分布的重要环境条件。【结论】西藏拉鲁湿地酵母菌资源比较丰

富，且存在明显的空间异质性。 
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酵母菌存在于许多类型的淡水系统中，如湖

泊、河流、地下水、冰川融水等，酵母菌及其他

微生物在水生生态系统的物质循环和能量流动中

起着重要的作用[1]。目前，国内水体酵母菌的研究

主要侧重于湖泊，尤其是高原湖泊。严亚萍等[2]

研究了云南阳宗海酵母菌种群结构，并简单分析

了环境因子对该区域酵母菌种群分布的影响。董

明华等[1]探究了云南杞麓湖酵母菌群落结构及其

与环境因子的相互关系。郭小芳等[3]采用多元统计

方法定量分析了云南抚仙湖酵母菌空间分布特征

及其与理化因子之间的关系，发现抚仙湖湖水总

有机碳含量与酵母菌丰度显著正相关。云南大学

微生物研究所学者对云南程海湖湖水酵母菌进行

了分离及鉴定[4–5]。 

湿地是地球上特殊过渡类型生态系统，具有

多种生态功能和社会经济价值[6]。微生物在湿地生

态系统物质循环、能量流动和系统稳定性维持等

方面具有重要作用[7]。拉鲁湿地是目前我国城市范

围内面积最大的天然湿地，在保持地区生物多样

性、维持城市生态平衡、改善城市环境质量等方
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面起着重要的作用[8]。然而由于受地域等条件的限

制，该区域微生物多样性的研究起步较晚，先前

的几篇文献也仅局限于对拉鲁湿地土壤微生物的

研究[9–11]，对于拉鲁湿地水体微生物尤其是酵母菌

的研究尚未见报道。开展高原湿地水体酵母菌多

样性分析，能够为青藏高原微生物多样性研究提

供理论依据，并为其特殊酵母菌资源的开发和利

用提供有价值的资源和参考。 

拉鲁湿地(91°03′48.5″–91°06′51.4″E，29°39′46.3″– 

29°41′05.5″N)位于拉萨市西北角，是世界海拔最高

的位于城市内面积最大的天然湿地，海拔 3645 m，

湿地总面积 620 hm2，占拉萨市总面积的 11.7%[12]。

拉鲁湿地属于芦苇泥炭沼泽，湿地内野生植物以

芦苇群落和中生型莎草科植物为主，主要土壤类

型为泥炭沼泽土和泥炭土[13]。来自夺底、娘热两

大沟的河流(流沙河)、大气降水和纳金电站的尾水

为该湿地的主要补给水源[12]。 

拉鲁湿地水体采集样点分布如图 1 所示。 

1  材料和方法 

1.1  水样采集 

2016 年冬季根据湿地水体分布情况，结合地

理位置和生境差异，在拉鲁湿地选择 11 个样点进

行水样采集。用无菌采集器在水表面约 100 cm 进

行水样采集。每个样点共采集 5 L 水样，分别装

入 2 个无菌塑料桶中。1 份水样立刻送至拉萨净源

科技有限公司测定水体理化因子(总氮、总磷、氨

氮、溶解氧和化学需氧量)，另 1 份带回实验室立

即进行酵母菌分离。pH、温度、总溶解固体量、

电导率和盐度的测定则直接在采样地进行。 

 

 
 

图 1.  拉鲁湿地水体采样点分布图 

Figure 1.  Distribution of water samples in Lhalu Wetland. 
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1.2  水体酵母菌的分离及纯化 

采用原位培养法分离拉鲁湿地水体酵母菌。

将 0.45 µm 醋酸纤维素滤膜放置于抽滤瓶上，取

30 mL 水样进行抽滤，然后将滤膜正置于培养基

平板上进行培养。分离培养基为酸性 PDA 培养基、

酸性 YM 培养基以及 RBCH 培养基，培养基组成

成分等见文献[2]。每个处理设 3 个重复。 

1.3  酵母菌形态观察   

观察并记录酵母菌在 YM 固体培养基上的菌

落颜色、形状、质地等，并用光学显微镜观察酵

母菌的细胞形状和大小等。 

1.4  酵母菌的分子鉴定 

采用 26S rRNA D1/D2 区域序列分析进行酵

母菌鉴定。 

1.4.1  DNA 提取及扩增：DNA 提取参照文献[14]

进行。26S rRNA D1/D2 区域序列的 PCR 扩增和

测序参照文献[15]进行。引物 NL1 (5′-GCATATCA 

ATAAGCGGAGGAAAAG-3′)，NL4 (5′-GGTCCGT 

GTTTCAAGACGG-3′)。PCR 扩增程序为：94 °C 

5 min；94 °C 1 min，56 °C 1 min，72 °C 1.5 min，

35 个循环；72 °C 10 min。1%琼脂糖凝胶检测扩增目

标产物后送生工生物工程(上海)股份有限公司测序。 

1.4.2  序列分析：供试菌株 26S rRNA D1/D2 测序

结果人工校对后在 GenBank 核酸序列数据库中进

行同源性搜索，与已知酵母菌菌株序列相似度为

99%以上的，确定为同一种。供试菌株的序列上

传至 NCBI 的 GenBank 核酸序列数据库，登录号

为 MF446404-MF446408、MF448255-MF448336、

MF462732-MF462813。 

1.5  拉鲁湿地水体理化因子测定 

pH、温度(Temp)、总溶解固体量(TDS)、电导

率 (EC) 和 盐 度 (Salt) 测 定 仪 器 为 多 功 能 参 数 仪

(Multi-Parameter PCSTestrTM35)。总氮、总磷等 6 个

理化指标交由拉萨净源科技有限公司进行测定，

其中氨氮(NH4
+-N)、总磷(TP)和总氮(TN)均使用

TU-1901 紫外可见分光光度计进行测定，方法分

别为纳氏试剂分光光度法、钼酸铵分光光度法和

碱性过硫酸钾消解紫外分光光度法；溶解氧(DO)

采用电化学探头法测定；重铬酸盐法用于测定化

学需氧量(COD)。 

1.6  数据处理与分析 

采用 Excel、SPSS 等软件进行数据分析与处理。

Shannon-Wiener 多样性指数、Simpson 多样性指数

和 Pielou 均匀度指数的计算采用 Excel 进行，差异

性分析采用 SPSS 19.0 软件的 Duncan 检验法进行，

相关性分析采用Pearson相关性系数法和PCA分析。 

2  结果和分析 

2.1  拉鲁湿地水体酵母菌多样性分析 

2.1.1  拉鲁湿地水体酵母菌群落组成特征：(1) 拉

鲁湿地水体不同种酵母菌分布状况。 

表 1 结果显示，拉鲁湿地水体中共分离到

15 个属 31 个种的酵母菌，其中 7 种酵母菌属子

囊菌纲，24 种酵母菌属担子菌纲。出现频率和相

对丰度表明，担子菌纲酵母菌为拉鲁湿地水体主

要酵母菌，这类酵母菌的出现频率为 100%，相对

丰度超过 80%。 

15 个 属 酵 母 菌 种 群 结 构 显 示 ( 表 1) ：

Naganishia、Filobasidium、Candida 及 Rhodotorula

等 4 个 属 的 酵 母 菌 分 离 到 3 个 以 上 种 ，

Hanseniaspora、Pichia、Cryptococcus、Cystofibasidium

及 Udeniomyces 等 5 个属均分离到 2 种，其他 6 个

属的酵母菌则均仅分离到 1 种。 
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表 1.  拉鲁湿地水体不同种酵母菌分布状况 

Table 1.  Distribution of yeasts isolated from water samples in Lhalu Wetland 

Species 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 
Occurrence 
frequency/% 

Relative 
abundance/%

Ascomycetes  2    6   7 5 7 45.45 16.0 

Candida oleophilla           1 9.09 0.6 

Candida Zeylanoides      2     2 18.18 2.4 

Candida sake  1    1    3 4 36.36 5.3 

Hanseniaspora uvarum      1    1  18.18 1.2 

Hanseniaspora meyeri      1      9.09 0.6 

Pichia nakasel  1          9.09 0.6 

Pichia fermentans      1   7 1  27.27 5.3 

Basidiomycetous 18 12 4 7 26 6 11 14 21 9 14 100.00 84.0 

Cryptococcus oeirensis        1    9.09 0.6 

Cryptococcus victoriae         1   9.09 0.6 

Cystofibasidium infirmominiatum       2 1  1  27.27 2.4 

Cystofibasidium macerans 1 4  1 1  1 2 3 2  72.72 8.9 

Filobasidium elegans     1       9.09 0.6 

Filobasidium magnum 1 1 1 1 8  1 3  2  72.72 10.7 

Filobasidium stepposum  1          9.09 0.6 

Filobasidium wieringae         1   9.09 0.6 

Holtermanniella takashimae     1  1 1 3   36.36 3.6 

Naganishia adeliensis        2    9.09 1.2 

Naganishia albida          1  9.09 0.6 

Naganishia albidosimillis     1       9.09 0.6 

Naganishia friendimannii 4 4   1 1 1  4   54.54 8.9 

Naganishia globosa 6  1   1 1  2  1 54.54 7.1 

Papiliotrema flavescens    1        9.09 0.6 

Rhodosporidiobolus colostri          1  9.09 0.6 

Rhodotorula graminis  1    1  1 1  1 45.45 3.0 

Rhodotorula kratochvilovae      1      9.09 0.6 

Rhodotorula mucilaginosa  1 1   1   1  2 45.45 3.6 

Sporidiobolus metaroseus 1       3    18.18 2.4 

Udeniomyces puniceas         1   9.09 0.6 

Udeniomyces pyricola     1       9.09 0.6 

Ustilentyloma graminis 5   4 12 1 4  4 2 10 72.72 24.9 

Vishniacozyma tephrensis   1         9.09 0.6 
 

分 析 不 同 种 酵 母 菌 出 现 频 率 可 知 ，

Cystofibasidium macerans、Filobasidium magnum

及 Ustilentyloma graminis 出现频率最高，在 8 个

水样中被分离到，其次为 Naganishia globosa 和

Naganishia friendimannii，出现频率为 54.54%。

Candida oleophilla、Hanseniaspora meyeri 等 17 个

种的酵母菌仅分离到 1 株。相对丰度表明，31 种

酵母菌中，Ustilentyloma graminis 相对丰度最高

(24.9%)，其次为 Filobasidium magnum (10.7%)，

Cystofibasidium macerans、Naganishia friendimannii

和 Naganishia globosa 相对丰度也比较高，均超过

5%，Candida oleophilla、Hanseniaspora meyeri 等
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16 种酵母菌均仅分离到 1 株。综合分析相对丰度

与出现频率可知，拉鲁湿地水体酵母菌优势种主

要为 Ustilentyloma graminis 和 Filobasidium magnum。 

(2) 拉鲁湿地水体不同属酵母菌分布状况。 

为更深入分析酵母菌群落组成特征，整理结

果见表 2。数据显示，从拉鲁湿地水体中分离的酵

母 菌 经 分 子 鉴 定 后 被 归 为 15 个 属 ， 其 中

Naganishia 出现频率最高，超过 90%，其次为

Filobasidium (分布于 9 个样点)，Cystofibasidium

和 Ustilentyloma 这 2 个属在拉鲁湿地水体中分布

也比较广泛，出现频率达 72.72%。相对丰度显示，

Ustilentyloma 数 量 最 多 ， 其 次 为 Naganishia，

Filobasidium 和Cystofibasidium 2 个属酵母菌相对丰度

也较高，均超过 10%；Papiliotrema、Rhodosporidiobolus

和 Vishniacozyma 这 3 个属酵母菌仅分离到 1 株，

相对丰度仅为 0.6%。本研究实验结果表明，拉鲁

湿 地 水 体 中 酵 母 菌 优 势 属 为 Naganishia 、

Ustilentyloma、Filobasidium 和 Cystofibasidium。 

2.1.2  拉鲁湿地各样点水体酵母菌组成相似性分

析：(1) 拉鲁湿地各样点水体酵母菌种水平组成相

似性分析。 

为了解拉鲁湿地不同样点水体酵母菌群落组

成相似性，分别计算了各样点酵母菌种水平和属

水平 Jaccard 相似度系数。表 3 数据表明，拉鲁湿

地 各 样 点 水 体 酵 母 菌 种 类 相 似 度 系 数 范 围 为

0.06–0.62；1 号样点与 7 号样点间、5 号样点与 7

号样点间、6 号样点与 11 号样点间达中等相似

(0.50–0.75)，中等相似度比例为 5%；22 组样点间

相似度系数为 0.25–0.50，为中度不相似，比例为

40%； 30 组 样 点 间 酵 母 菌 种 类 相 似 度 系 数 为

0–0.25，为极度不相似，比例为 55%，其中 6 号和

8 号、5 号和 11 号、4 号和 6 号、3 号和 5、8、10

号样点间 Jaccard 相似度系数不到 0.10。总体而言，

拉鲁湿地水体各样点间酵母菌种类存在较大差异。 

 
表 2.  拉鲁湿地水体不同属酵母菌分布状况 

Table 2.  Distribution of yeasts of different genera isolated from water samples in Lhalu Wetland 

Genera 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 
Occurrence 
frequency/% 

Relative 
abundance/%

Candida   1    3    3 7 36.36 8.3 

Hanseniaspora       2    1  18.18 1.8 

Pichia   1    1   7 1  36.36 5.9 

Cryptococcus         1 1   18.18 1.2 

Cystofibasidium 1 4  1 1  3 3 3 3  72.72 11.2 

Holtermanniella      1  1 1 3   36.36 3.6 

Filobasidium 1 2 1 1 9  1 3 1 2  81.81 12.4 

Naganishia  10 4 1  2 2 2 2 6 1 1 90.90 18.3 

Papiliotrema     1        9.09 0.6 

Rhodosporidiobolus           1  9.09 0.6 

Rhodotorula  2 1   3  1 2  3 54.54 7.1 

Sporidiobolus  1       3    18.18 2.4 

Udeniomyces      1    1   18.18 1.2 

Ustilentyloma  5   4 12 1 4  4 2 10 72.72 24.9 

Vishniacozyma    1         9.09 0.6 
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表 3.  拉鲁湿地各样点水体酵母菌种类 Jaccard 相似度系数 

Table 3.  Jaccard coefficient of yeasts among different sites in Lhalu Wetland 

Sites 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 

1 1           

2 0.27 1          

3 0.25 0.20 1         

4 0.38 0.20 0.14 1        

5 0.40 0.23 0.09 0.33 1       

6 0.21 0.27 0.15 0.07 0.12 1      

7 0.62 0.25 0.22 0.38 0.50 0.20 1     

8 0.27 0.23 0.09 0.20 0.23 0.06 0.36 1    

9 0.31 0.29 0.15 0.15 0.27 0.31 0.38 0.19 1   

10 0.25 0.29 0.08 0.30 0.21 0.25 0.33 0.21 0.18 1  

11 0.18 0.25 0.22 0.10 0.07 0.50 0.17 0.07 0.29 0.14 1 

 

(2) 拉鲁湿地各样点水体酵母菌属水平群落

组成相似性分析。 

表 4 为拉鲁湿地各样点水体酵母菌属水平相

似度系数。数据显示，研究区域酵母菌属 Jaccard

相似性系数为 0.14–0.83；5 号和 7 号样点间达极

度相似(0.83)，11 组样点间相似度系数介于 0.50

和 0.75 之间，中等相似比例为 20%；31 组样点间

相似度系数为 0.20–50.50，中等不相似比例为

56%；12 组样点间为极度不相似，比例为 22%。

可以算出，拉鲁湿地各样点水体酵母菌属水平不

相似度高达 78%，由此可知拉鲁湿地各样点水体

间酵母菌属水平也存在较大差异。 

2.1.3  拉鲁湿地水体酵母菌多样性指数计算：表 5

数据为拉鲁湿地水体酵母菌多样性指数。从表 5

可以看出，拉鲁湿地 6 号、9 号水样酵母菌种数最

多，其次为 10 号，2 号、5 号和 8 号水样酵母菌

种数也较多，相对而言，3 号和 4 号水样酵母菌种

类最少，仅为 4 种。数据表明，9 号水样酵母菌属

数最多，其次为 10 号、8 号，3 号、4 号和 11 号

水样属数相对比较少，均为 4 个属。 

 
表 4.  拉鲁湿地各样点水体酵母菌属类 Jaccard 相似度系数 

Table 4.  Jaccard coefficient of yeasts of different genera among different sites in Lhalu Wetland 

Sites 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 

1 1           

2 0.38 1          

3 0.14 0.43 1         

4 0.50 0.22 0.14 1        

5 0.43 0.33 0.25 0.43 1       

6 0.22 0.50 0.25 0.11 0.20 1      

7 0.67 0.38 0.29 0.50 0.83 0.18 1     

8 0.38 0.44 0.38 0.22 0.50 0.18 0.50 1    

9 0.40 0.50 0.30 0.30 0.56 0.36 0.56 0.60 1   

10 0.44 0.44 0.20 0.33 0.40 0.45 0.44 0.25 0.42 1  

11 0.29 0.29 0.33 0.14 0.25 0.67 0.29 0.22 0.30 0.33 1 
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表 5.  拉鲁湿地水体酵母菌多样性指数 

Table 5.  Diversity index of yeasts isolated from water samples in Lhalu Wetland 

Sites 
Species 
number 

Genera 
number 

Yeast 
counts/ 
(CFU/L) 

Pigmented 
yeast counts/
(CFU/L) 

Non-pigmented 
yeast counts/ 
(CFU/L) 

Pigmented 
yeasts/% 

Simpson 
index 
(D) 

Shannon 
index 
(H′) 

Pielou 
evenness 
index (J′)

1 6 5 4609de 759ef 3850d 16.47 0.63 0.98 0.20 

2 8 6 4125ef 1078e 3047de 26.13 0.77 1.69 0.35 

3 4 4 1474h 561fg 913g 38.06 0.73 1.19 0.32 

4 4 4 26730a 8580a 18150a 32.10 0.68 1.35 0.20 

5 8 6 10329b 3531b 6798b 34.19 0.59 0.69 0.13 

6 11 6 6314c 3113c 3201de 49.30 0.87 2.11 0.40 

7 7 5 9350b 1980d 7370b 21.18 0.83 1.83 0.33 

8 8 7 5632cd 682efg 4950c 12.11 0.83 1.55 0.30 

9 11 9 2651gh 495fg 2156ef 18.67 0.86 2.07 0.48 

10 9 8 2013gh 308g 1705fg 15.30 0.87 2.11 0.51 

11 7 4 3168fg 748ef 2420ef 23.61 0.69 1.27 0.28 

The data marked with different alphabets indicated that difference between sites was significant (P<0.05). 
 
 
 
 

为对拉鲁湿地酵母菌多样性进行深入分析，

记录并计算了红色酵母、非红色酵母以及酵母菌

总丰度，并采用 SPSS 19.0 软件进行了不同样点微

生物总丰度差异性分析。从表 5 可见，4 号水样酵

母菌总丰度最高，其次为 5 号和 7 号水样，3 号水

样酵母菌总丰度除与 9 号和 10 号水样没有显著性

差异，明显低于其他 8 个样点(P<0.05)；红色酵母

菌总丰度数据表明，4 号水样总丰度最高，其次为

5 号、6 号、7 号水样，10 号水样红色酵母菌总丰

度最低，且明显低于除 3 号、8 号及 9 号以外的其

他水样(P<0.05)；非红色酵母菌在不同水样中数量

的分布趋势与红色酵母菌基本一致，4 号水样仍最

高，其次为 5 号和 7 号样点，3 号水样中该值则最

低(P<0.05)。红色酵母菌所占比例显示(表 6)，6 号

样点红色酵母菌比例最高，其次为 3 号样点，8 号

样点红色酵母菌比例最低(12.11%)。 

Simpson 多样性指数、Shannon-Wiener 多样性

指数和 Pielou 均匀度指数显示(表 5)，6 号和    

10 号水样 D 值最高，其次为 9 号水样，7 号和     

8 号水样 D 值也比较高，5 号水样 D 值则最低；    

6 号和 10 号 2 个水样 H'值最高，其次为 9 号水样，    

5 号水样 H′值则最低。可以看出，Simpson 多样性

指数和 Shannon-Wiener 多样性指数基本一致，这

2 个指数综合表明，6 号和 10 号 2 个水样酵母菌

丰富度和多样性较高。均匀度指数变化趋势则不

同，从表 5 可以看出，10 号样点酵母菌分布最均

匀，其次为 9 号水样，相对而言 1 号和 4 号水样

中酵母菌分布最不均匀。 

2.2  拉鲁湿地水体理化因子与酵母菌多样性相关

性分析 

2.2.1  拉鲁湿地水体理化因子差异性分析：为了

探讨理化因子与酵母菌多样性的关系，测定了拉

鲁湿地水体 11 个理化指标数据，如表 6 所示。可

见拉鲁湿地 11 个水样间理化指标存在不同程度的

差异。就 pH 而言，数据显示采集的水样均呈偏碱

性(7.42–9.12)，其中 1 号样点 pH 最高，7 号样点

pH 值最低，11 个水样间 pH 值基本都存在显著差

异(P<0.05)；就 EC、TDC 和 Salt 而言，11 个水样

值变化趋势一致，11 和 10 号水样明显高于其他水

样，6 号水样值最低(与除 3、4、5 号水样以外的水

样间均存在显著差异)，其中 EC 为(213–362) µs/cm，

TDS 为(151–257) mg/L，Salt 为(98–168) mg/L；总
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氮和氨氮测定结果表明，拉鲁湿地水体总氮范围为

(2.30–6.70) mg/L，氨氮范围为(1.57–19.40) mg/L，其

中 6 号样点这 2 个值最高(P<0.05)，8 号样点总氮值

最低，10 号样点氨氮值最低；11 号样点总磷值最高，

3、7、8、9 号样点则最低，总体范围为(0–0.23) mg/L；

悬浮物值分析表明，7 号样点悬浮物值最高，其次

为 4 号样点，其他样点间则没有明显差异；拉鲁

湿地水体溶解氧范围为(4.45–7.75) mg/L，8 号样

点溶解氧最高，7 号则最低；化学需氧量测定范围

为(76.75–95.28) mg/L，4 号样点该值最高，10 号

水样的化学需氧量最低。 

2.2.2  拉鲁湿地各样点水体理化因子间相关性分

析：从表 7 可以看出，EC、TDS 以及 Salt 3 个理

化因子两两间呈极显著正相关(相关性系数为 1) 

(P<0.01)；TN 与 TP 间呈显著正相关(P<0.05)；TSP

与 DO 间呈极显著负相关(P<0.01)；COD 与 EC、 
 

表 6.  拉鲁湿地水体理化因子差异性分析 

Table 6.  Difference analysis of environmental factors of water samples in Lhalu Wetland 

No. pH 
EC/ 
(µs/cm) 

TDS/ 
(mg/L) 

Salt/ 
(mg/L) 

Temp/ 
°C 

TN/ 
(mg/L) 

NH4
+-N/ 

(mg/L) 
TP/ 
(mg/L) 

TSP/ 
(mg/L) 

DO/ 
(mg/L) 

COD/ 
(mg/L) 

1 9.12a 272.00cd 193.33cd 125.67cd 11.20c 4.60d 3.50def 0.20b 4.67c 6.97c 85.24g 

2 8.65b 246.00de 174.67de 113.33cde 11.33c 4.00f 2.70g 0.10cd 4.33c 7.09c 82.38i 

3 8.27e 236.33ef 168.00ef 109.33ef 11.60b 4.00f 3.40ef 0.00e 2.67c 7.02c 88.10e 

4 8.20e 241.00def 171.33def 111.67def 11.83a 4.60d 8.50b 0.20b 19.33b 5.91g 95.28a 

5 8.45d 231.00ef 164.33ef 107.17ef 11.67ab 3.80g 4.93c 0.07d 4.67c 6.53f 88.73c 

6 8.56c 213.67f 151.67f 98.53f 11.00d 6.70a 19.40a 0.13c 3.00c 7.42b 93.37b 

7 7.42j 289.33c 205.67c 132.67c 10.07g 4.10e 4.00d 0.00e 103.67a 4.45h 85.75f 

8 7.69i 271.33cd 193.33cd 125.00cd 9.70h 2.30i 3.70de 0.00e 2.00c 7.75a 82.73h 

9 7.78h 258.33cde 183.33de 118.33cde 10.37f 3.33h 3.03fg 0.00e 6.00c 6.82e 76.84k 

10 8.06f 323.00b 229.33b 148.67b 10.57e 5.80b 1.57h 0.23b 10.33c 7.45b 78.41j 

11 7.96g 362.33a 257.00a 168.00a 10.97d 5.30c 3.50def 0.30a 5.00c 7.03c 76.75k 

EC: electric conductivity; TDS: total dissovled salt; Temp: temperature; TN: total nitrogen; NH4
+-N: ammonia nitrogen; TP: total 

phosphorus; TSP: total suspended solids; DO: dissolved oxygen; COD: chemical oxygen demand. The data marked with different 
alphabets indicated that difference was significant (P<0.05). 
 

表 7.  拉鲁湿地水体理化因子间 Pearson 相关性系数 

Table 7.  Pearson correlation coefficience of environmental factors of water samples in Lhalu Wetland 
Factors pH EC TDS Salt Temp TN NH4

+-N TP TSP DO COD 

pH 1           

EC –0.386 1          

TDS –0.388 1.000** 1         

Salt –0.373 1.000** 1.000** 1        

Temp 0.674* –0.391 –0.394 –0.371 1       

TN 0.341 0.139 0.134 0.145 0.301 1      

NH4
+-N 0.237 –0.512 –0.514 –0.508 0.187 0.567 1     

TP 0.366 0.527 0.525 0.541 0.337 0.678* 0.086 1    

TSP –0.536 0.172 0.174 0.159 –0.360 –0.052 –0.081 –0.269 1   

DO 0.372 –0.005 –0.006 0.001 –0.005 0.096 0.070 0.212 –0.893** 1  

COD 0.333 –0.721* –0.720* –0.711* 0.522 0.207 0.676* –0.095 0.094 –0.269 1 

EC: electric conductivity; TDS: total dissovled salt; Temp: temperature; TN: total nitroge; NH4
+-N: ammonia nitrogen; TP: total 

phosphorus; TSP: total suspended solids; DO: dissolved oxygen; COD: chemical oxygen demand; *: There was a significant 
correlation at the 0.05 level; **: There was a significant correlation at the 0.01 level. 
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TDS 以及 Salt 3 个理化因子间呈显著负相关

(P<–0.05)，而与水体 NH4
+-N 间呈显著正相关

(P<0.05)；pH 与 Temp 间呈显著正相关(P<0.05)；

其他理化因子两两间则没有显著相关性。 

2.2.3  拉鲁湿地各样点水体酵母菌多样性指数间

相关性分析：表 8 数据表明，拉鲁湿地水体酵母

菌种数与 D、H'以及 J'间呈显著正相关(P<0.05)，

与属数间呈极显著正相关(P<0.01)，酵母菌属数与

J′间也呈现显著正相关(P<0.05)；酵母菌总丰度、

红色酵母菌总丰度以及非红色酵母菌总丰度两两

间呈极显著正相关(P<0.01)；D、H′以及 J′两两间

也呈极显著相关性(P<0.01)。 

2.2.4  拉鲁湿地各样点水体理化因子与酵母菌多

样性指数间相关性分析：从表 9 可以看出，化学

需氧量与酵母菌总丰度以及非红色酵母菌总丰度

间 呈 显 著 正 相 关 (P<0.05)， 相 关 性 系 数 分 别 为

0.681 和 0.621，与红色酵母菌总丰度呈极显著正

相关(P<0.01)；Simpson 多样性指数 D 与 Temp 间

呈显著负相关性 (P<–0.05)；红色酵母菌比例与

EC、TDS 以及 Salt 间呈显著负相关(P<–0.05)，而

与氨氮和化学需氧量间呈显著正相关(P<0.05)；其

他参数间则没有明显相关性。 
 

表 8.  拉鲁湿地水体酵母菌多样性指数间 Pearson 相关性系数 

Table 8.  Pearson correlation coefficient of yeast diversity index of water samples in Lhalu Wetland 

Index 
Species 
number 

Genera 
number 

Yeast 
counts 

Pigmented 
yeast counts

Non-pigmented 
yeast counts 

Simpson 
index (D) 

Shannon 
index (H′) 

Pielou evenness 
index (J′) 

Species number 1        
Genera number 0.799** 1       
Yeast counts –0.424 –0.380 1      
Pigmented yeast counts –0.345 –0.388 0.968** 1     
Non-pigmented yeast counts –0.454 –0.367 0.992** 0.929** 1    
Simpson index (D) 0.607* 0.600 –0.335 –0.329 –0.330 1   
Shannon index (H') 0.631* 0.578 –0.221 –0.196 –0.228 0.954** 1  
Pielou evenness index (J') 0.605* 0.653* –0.515 –0.476 –0.523 0.896** 0.908** 1 

*: There was a significant correlation at the 0.05 level; **: There was a significant correlation at the 0.01 level. 
 

表 9.  拉鲁湿地水体理化因子与酵母菌多样性指数间 Pearson 相关性系数 

Table 9.  Pearson correlation coefficient between yeast diversity index and environmental factors of water samples 
in Lhalu Wetland 

Factors 
Species 
number 

Genera 
number 

Yeast 
counts 

Pigmented 
yeast counts

Non-pigmented 
yeast counts 

Pigmented 
yeasts/% 

Simpson 
index (D) 

Shannon 
index (H′) 

Pielou evenness 
index (J′) 

pH –0.126 –0.230 –0.028 0.083 –0.084 0.338 –0.511 –0.406 –0.348 
EC –0.027 –0.018 –0.301 –0.408 –0.239 –0.619* 0.065 0.086 0.198 
TDS –0.030 –0.018 –0.299 –0.408 –0.237 –0.623* 0.065 0.084 0.195 
Salt –0.041 –0.036 –0.293 –0.398 –0.233 –0.608* 0.044 0.066 0.178 
Temp –0.484 –0.546 0.374 0.505 0.299 0.615* –0.698* –0.563 –0.507 
TN 0.176 –0.189 –0.004 0.155 –0.084 0.475 0.113 0.283 0.240 
NH4

+-N 0.285 –0.142 0.305 0.472 0.213 0.760** 0.18 0.241 –0.005 
TP –0.121 –0.282 0.137 0.179 0.113 –0.029 –0.291 –0.102 –0.099 
TSP –0.134 –0.185 0.239 0.122 0.293 –0.148 0.209 0.213 0.018 
DO 0.322 0.35 –0.497 –0.404 –0.533 –0.016 0.129 0.061 0.254 
COD –0.364 –0.496 0.681* 0.767** 0.621* 0.711* –0.279 –0.255 –0.489 

EC: electric conductivity; TDS: total dissovled salt; Temp: temperature; TN: total nitrogen; NH4
+-N: ammonia nitrogen; TP: total 

phosphorus; TSP: total suspended solids; DO: dissolved oxygen; COD: chemical oxygen demand; *: There was a significant 
correlation at the 0.05 level; **: There was a significant correlation at the 0.01 level. 
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2.2.5  拉鲁湿地水体酵母菌群落排序：上述分析

尽管能够说明理化因子与酵母菌多样性指数间的

关系，然而酵母菌与环境因子、酵母菌间以及不

同样点酵母菌群落差异等尚未得到直观反映。为

此，本文采用 CANOCO 软件对不同属酵母菌与环

境因子间的关系进行了排序。为确定合理的排序

模型，先进行去趋势对应分析。DCA 分析结果显

示第 1 排序轴的梯度长度值为 2.264，因此选择线

性模型中的主成分分析进行排序。PCA 结果表明，

第一排序轴对响应变量的解释比例为 41%，第二

排序轴为 19%，二者总和达到 60%，表明该排序

结果能够有效反映拉鲁湿地水体环境因子与酵母

菌间的关系。 

样点分布状况显示(图 2)，2 号、3 号、9 号以

及 10 号样点排序距离较近，4 号、5 号和 7 号样点 
 

 
图 2.  拉鲁湿地水体酵母菌群落与理化因子 PCA 分析

排序图 

Figure 2.  PCA ordination diagram of yeast community 
associated with environmental factors in Lhalu 
Wetland. EC: electric conductivity; Temp: temperature; 
TN: total nitroge; NH4

+-N: ammonia nitrogen; TP: 
total phosphorus; TSP: total suspended solids; DO: 
dissolved oxygen; COD: chemical oxygen demand. 

聚在一起，另外，1 号、6 号和 11 号样点间排序距

离也较近，而 8 号样点与其他样点间差异较大。 

从图 2 可以看出，通过设定物种适合度排除

与排序图的解释参考价值不高的种群后，10 个属

的酵母菌在排序图中被展示出来。拉鲁湿地水体

优势酵母菌属在图中的分布显示，Filobasidium 和

Cystofibasidium 间呈正相关性，Ustilentyloma 与其

他 3 个属酵母菌基本没有相关性。另外，3 个子囊

菌纲酵母菌属(Hanseniaspora, Candida, Pichia)间

相关性较强。 

环境因子间相关性在排序图中得到有效的展

现。从图中可以看出 COD 与 TSP 相关性系数较高，

而这两者与 DO 呈现负相关。TN、TP 以及 NH4
+-N

间呈现正相关性，它们与 pH 和 Temp 间的相关性

系数也较高。 

与 Pearson 相关性分析比较而言，主成分分析

排序图中直观地展现了理化因子与酵母菌多样性

间的对应相关性。从图中可以看出，COD、TSP、

Temp 与 Ustilentyloma 呈正相关性，而 Naganishia

与 pH、TN、NH4
+-N、TP 存在正相关，另外，

Rhodotorula 与 DO 间则呈现较强的正相关性。 

3  讨论和结论 

结果显示，Ustilentyloma graminis 在拉鲁湿地

水体中的分布和数量都呈明显优势，一方面可能

由于 Ustilentyloma graminis 耐低温性能比较强，

杨 昭 杰 等 [16] 研 究 表 明 ， Ustilentyloma graminis 

(Rhodotorula glutinis)的低温生长适应性可能是通

过提高多不饱和脂肪酸合成相关基因的表达水

平，增加膜脂中多不饱和脂肪酸含量，维持低温

条件下细胞膜的流动性来形成的。Ustilentyloma 

graminis (Rhodotorula glutinis)可能具有的耐低温
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特性使其在冬季拉鲁湿地水体环境中广泛分布。

樊竹青等[17]研究发现担子菌酵母产类胡萝卜素的

能力高于子囊菌酵母，并筛选出 1 株产类胡萝卜

素活性较强的 Ustilentyloma graminis (Rhodotorula 

glutinis)。类胡萝卜素是重要的光合色素，能够帮

助菌体抵抗紫外辐射等，由此推测，Ustilentyloma 

graminis (Rhodotorula glutinis)对紫外线的抗性可

能是其广泛分布于高海拔环境的另一原因。然而，

为了准确解答以上问题，还需要对该实验分离的

菌株进行产类胡萝卜素能力、抗紫外能力以及耐

低温生长特性的系统研究。文献 [18]表明利用

Ustilentyloma graminis (Rhodotorula glutinis)处理

高 COD 淀粉废水，生产微生物油脂的同时降低淀

粉废水的 COD，可实现废水的资源化利用，并且

解决生物油脂生产原料问题，钟娜等[19]经多次驯化

筛选出 1 株耐高浓度 COD、高产油脂的粘红酵母

菌株，而本实验结果也表明 COD 与 Ustilentyloma 

graminis 之间存在正相关性，因而，该环境中高

COD 含量可能也是导致 Ustilentyloma graminis 优

势存在的原因之一。 

拉鲁湿地水体与土壤酵母菌种类[11]比较结果表

明，水体中分离的酵母菌属数为 16，种数为 31，土

壤中分离的酵母菌属数为 5，种数为 16，共同分布的

酵母菌有 8 种，分别为 Candida sake、Cryptococcus 

victoriae 、 Cystofibasidium infirmominiatum 、

Cystofibasidium macerans、Filobasidium magnum、

Naganishia friendimannii、Rhodotorula mucilaginosa

和 Ustilentyloma graminis，两者之间酵母菌 Jaccard

相似性系数为 21%。分析酵母菌数量可知，拉鲁

湿地土壤酵母菌总丰度平均值为 2.32×104 CFU/g，

水体酵母菌总丰度平均值为 6.95×103 CFU/L，可

以看出湿地水体酵母菌总丰度虽然略低于土壤，

然而也是酵母菌生存的主要生境，而且水体中酵母

菌丰富度胜于土壤。因此，开发和利用水环境尤其

是青藏高原水环境酵母菌资源具有广阔的前景。 

由于未查阅到国内湿地水体酵母菌多样性研

究相关文献，因而分析了国内其他淡水环境(高原

湖泊)中酵母菌群落组成特征，并与本实验结果进

行简单比较。结果显示(表 10)，拉鲁湿地水体酵母

菌属数为 15，仅次于抚仙湖，种数相对居中；拉

鲁湿地水体中酵母菌数量远远多于高原湖泊；4 个

云南高原湖泊与拉鲁湿地水体间酵母菌 Jaccard 相

似度系数为 0.10–0.13，均为极度不相似；高原湖

泊与拉鲁湿地水体共有酵母菌为 Naganishia albida 

(Cryptococcus albidus) 、 Ustilentyloma graminis 

(Rhodotorula glutinis)和 Rhodotorula mucilaginosa；

相对于 4 个高原湖泊，拉鲁湿地水体特有酵母菌

有 17 个种，其中 Holtermanniella takashimae、

Papiliotrema flavescens、Rhodosporidiobolus colostri

和 Vishniacozyma tephrensis 所在属为特有属。总

之，拉鲁湿地水体与 4 个高原湖泊酵母菌群落组

成存在较大差异，一方面可能由于湿地和湖泊生

境的差异，另一方面，也与拉鲁湿地自身特殊的

地理位置和生态环境密切相关。 

Pearson 分析表明，抚仙湖湖水总有机碳浓度

与酵母菌丰度呈显著正相关[3]，本研究没有测定拉

鲁湿地水体中总有机碳，而测定了能够反映水体

总有机质含量的化学需氧量，结果显示 COD 与酵

母菌总丰度、红色酵母菌总丰度以及非红色酵母

菌总丰度间均存在显著相关性，另外，文献[20–21]

表明水体 COD 与 TOC 之间存在显著或极显著正

相关性，因此可知水体中有机质含量水平是影响

酵母菌数量的主要因素之一。为更深入探究 COD

对酵母菌群落组成的影响，进行了主成分分析。

分析结果可以看出，COD 与拉鲁湿地水体中相对

丰度最高的酵母菌属 Ustilentyloma 呈明显的正相 
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表 10.  拉鲁湿地水体与云南高原湖泊酵母菌比较 

Table 10.  Comparison of yeast community between Lhalu Wetland and plateau lakes in Yunnan province 

Places 
Specis 
number 

Genera 
number 

Yeast counts/ 
(CFU/L) 

Jaccard coefficient  
with Lhalu Wetland 

Common yeast species with Lhalu Wetland 

Yangzonghai 
Lake[1] 

48 15 124 0.13 Cryptococcus victoriae 、 Filobasidium magnum 、

Naganishia albida 、 Naganishia friendimannii 、

Hanseniaspora uvarum 、 Pichia fermentans 、

Rhodotorula graminis、Rhodotorula mucilaginosa、

Ustilentyloma graminis (Rhodotorula glutinis) 

Qilu Lake[2] 27 14 551 0.12 Cryptococcus victoriae 、 Hanseniaspora uvarum 、

Naganishia albida、Rhodotorula graminis、Rhodotorula 

mucilaginosa、Ustilentyloma graminis 

Fuxian 
Lake[3] 

52 22 259 0.12 Cystofibasidium macerans 、 Filobasidium elegans 、

Naganishia albida 、 Naganishia friendimannii 、

Naganishia globosa 、 Rhodotorula graminis 、

Rhodotorula mucilaginosa、Udeniomyces pyricola、

Ustilentyloma graminis(Rhodotorula glutinis) 

Chenghai 
Lake[5] 

22 14 189 0.10 Cryptococcus oeirensis 、 Filobasidium magnum 、

Naganishia albida 、 Rhodotorula mucilaginosa 、

Ustilentyloma graminis(Rhodotorula glutinis) 

Lhalu wetland 31 15 6950 – – 

 
关性。此结果从一定程度上解释了 COD 与酵母菌

总丰度尤其是红色酵母菌总丰度呈显著正相关的

原因，而拉鲁湿地水体酵母菌总丰度最高的 3 个

样点(4 号、5 号和 7 号)与排序图中表示 COD 的射

线的近距离又进一步说明 COD 是影响拉鲁湿地

水体酵母菌数量的主要因素。 

理化因子差异性分析结果表明，不同样点理

化因子差异比较明显，如 pH、DO 以及 COD 等。

造成差异的原因一方面由于湿地生境中的水体几

乎不流动，另外，水体在湿地中的分布呈现不规

则的区域分隔状态，再则湿地不同区域植被类型

和土壤类型的差异很大程度上影响了该区域水

体的理化因子，并进一步导致酵母菌群落组成的

差异。 

地表水环境质量标准基本项目标准限值显示，I–V

类水质化学需氧量标准限值为(15–40) mg/L，氨氮、总

氮标准限值分别为(0.15–2.00) mg/L、(0.2–2.0) mg/L，

本实验测得的这 3 种理化因子数据均超过限值，

而溶解氧、总磷等数据却显示拉鲁湿地水质为较

清洁或清洁程度。分析数据矛盾的原因，可能由

于冬季拉鲁湿地很多样点水体缺乏补给，水位偏

低，用采样器进行取样时无法仅采集到表层水，

往往将底泥混入水体，所以导致一些理化因子数

据受到影响而不符合地表水环境质量标准限值，

因此本实验理化因子数据无法真实反映拉鲁湿地

水体清洁程度。但是作为酵母菌多样性的影响指

标而言，这些数据具有评价和分析意义。 

采用原位培养法分离了采自拉鲁湿地的 11 份
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水样中的酵母菌，并对获得的酵母菌菌株进行了

分子鉴定。结果显示，拉鲁湿地水体 169 株酵母

菌归为 15 个属 31 个种，其中 24 个种为担子菌纲

酵母菌，7 个种为子囊菌纲酵母菌；出现频率和相

对 丰 度 表 明 ， 拉 鲁 湿 地 水 体 酵 母 菌 优 势 种 为

Ustilentyloma graminis 和 Filobasidium magnum，

优势属为 Naganishia、Ustilentyloma、Filobasidium

和 Cystofibasidium；拉鲁湿地水体理化因子和酵母

菌多样性指数相关性分析结果显示，化学需氧量

与酵母菌总丰度以及非红色酵母菌总丰度间呈显

著正相关，与红色酵母菌总丰度呈极显著正相关，

Jaccard 系数表明拉鲁湿地水体酵母菌种群结构存

在明显的空间异质性。 
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Spatial dynamics of yeast community and its relationship with 
environmental factors in Lhalu Wetland, Tibet 

Xiaofang Guo, De Ji*, Qiwei Long, Binjin Bai, Haojie Wang, Yapu Cao 
School of Sciences, Tibet University, Lhasa 850000, Tibet Autonomous Region, China 

Abstract: [Objective] We studied the yeast diversity in Lhalu Wetland and analyzed the influence of 

environmental factors on yeast community. [Methods] Yeasts were isolated by in-situ cultivation and analyzed by 

the D1/D2 domain of large subunit (26S) ribosomal RNA and morphological characterization. [Results] In total 

169 yeast isolates were identified to 15 genera and 31 species. Ustilentyloma graminis and Filobasidium 

magnumgenus were the dominating species in the wetland. Moreover, Naganishia, Ustilentyloma, Filobasidium and 

Cystofibasidium were the dominating genera. COD was significantly positive related to yeast abundance, and it had 

significant influence on Ustilentyloma. [Conclusion] Yeasts were abundant and diverse among various sites in 

Lhalu Wetland. 

Keywords: Qinghai-Tibet plateau, Lhalu Wetland, yeast, diversity, environmental factors 
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