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摘  要: 玛珥湖是一类具有独特地质构造特征的火山口湖泊, 目前国内外对玛珥湖内微生物多样

性的研究还鲜有报道。为了解具有典型玛珥特征的湖光岩湖泊中可培养浮游细菌的种群资源特征, 
采用盒式 PCR (BOX-PCR) 筛选技术, 通过通用贫营养和原位湖水培养基研究在冬夏两季各水层

内获得的可培养细菌种群的差异。结果表明: 不同培养基在不同水层上表现的细菌数量的变化相

一致, 为夏季的 5 m>1 m>13 m, 冬季的 1 m>5 m>13 m, 变形菌占据优势地位, 其它为放线菌、厚

壁菌和拟杆菌; 两类培养基上所获培养菌 BOX-PCR 图谱的多样性相似, 但菌群结构不同; 而细菌

多样性在季节上的变化表现为冬季高于夏季, 这与相关湖泊内细菌微生物多样性在夏季会发生减

少的特点相似; 相同季节同一水层上不同培养基上获得的培养菌门类不同, 表明此类通用性培养

基在培养该环境微生物中的局限。研究的结果为探讨此类型湖泊微生物多样性与环境的关系及分

离该环境下特定微生物菌株提供参考。 
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Abstract: Maar Lake is a unique type of lake in geological structures, and little is known about micro-
bial diversity in various Maar Lakes worldwide. In order to understand the community structures of 
culturable bacteria in Huguangyan Lake, a typical Maar lake in South China, BOX-PCR was introduced 
as a screening technique for bacterial isolates that were obtained from three water depths in winter and 
summer through the general R2A plates and in situ lake-water agar medium. The results indicated that 



纪建达等: 湖光岩玛珥湖可培养浮游细菌的 BOX-PCR 图谱及生物多样性分析 989 

 

http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

the changes of bacterial abundance were consistent along water column and on the two types of me-
dium: 5 m>1 m>13 m for summer and 1 m>5 m>13 m for winter, with Proteobacteria as the dominant 
bacteria followed by Actinobacteria, Firmicutes, and Bacteroides. BOX-PCR profiles for cultured bac-
teria on both mediums were similar, but their community structures were not identical. The bacterial 
diversity was higher in winter than that in summer, in consistent with the trends found in other similar 
primitive lakes. Our results show that using different media may have different limitations in cultivating 
microbes from natural environments. This study may contribute to the understanding of significant re-
lationship between microbial diversity and environmental characteristics in unique Maar Lakes and to 
the isolation of novel functional bacteria. 

Keywords: Huguangyan, Maar lake, Bacterial diversity, Culture-dependent, BOX-PCR 

玛珥是一种低平火山类型 , 其内多充水成湖 , 
即玛珥湖。玛珥由于其形成的特殊喷发作用, 其湖

泊与一般湖泊相比特点突出[1]。世界上最典型的两

处玛珥湖分别位于德国和我国境内, 即雷琼地区的

典型玛珥湖——湖光岩。它是一类原生态的火山口

湖, 其独特的地质和水文环境 [2]在形成和保存高分

辨率气候环境记录方面具有独特的优势。目前国际

上对玛珥湖的研究主要集中在纹层年代学、沉积学、

地球化学等学科领域。如欧洲玛珥湖钻探计划所取

得的一系列研究成果, 显示出其在过去全球气候变

化研究方面的巨大潜力[3]。国内外的这类研究都是

基于湖泊地质与气候环境方面的内容, 对玛珥湖内

微生物多样性的报道还很少[4−5]。 
一般来说, 水生微生物群落不仅数量巨大, 而

且种类丰富、生态功能各异, 在自然水体的物质循

环、能量流动、生态平衡以及环境的净化等方面扮

演着重要的角色。过去几十年, 随着分子生物学技

术和手段在环境微生物领域的应用 [6], 揭示了环境

中存在着大量尚未获得培养的微生物, 特别是相关

PCR 技术和 16S rRNA 数据库的共同发展, 使得水

环境中的自然细菌种类、数量及生理活性的原位测

定得以实现, 大量未能培养的微生物陆续被发现。 
但迄今的研究结果表明, 水生生态系统中水体

微生物如淡水微生物的可培养率为 0.25%, 海水微

生物的可培养率为 0.001%−0.100%, 这就导致自然

界中的绝大多数微生物仍不被人们所认识[7]。另一

方面, 基于人们对于微生物在生态系统中的生态地

位、功能等的逐步认清和环境修复等方面的现实需

要, 获得众多有益纯系菌株的愿望已刻不容缓。因

而, 微生物纯培养技术作为微生物学研究的基石一

直受到研究者的足够重视。 
位于广东省湛江市的湖光岩玛珥湖世界地质公

园环境保护较好, 尚未受到人类活动的影响, 目前

对该湖泊水体中微生物资源的分布知之甚少。本文

基于湖光岩的营养条件[4]选择了贫营养类的通用培

养基 R2A 和使用过滤后的湖光岩原位湖水配置的琼

脂培养基进行富集培养, 目的是在一定程度上减轻

培养基的营养条件在培养细菌上的影响, 以获取更

为全面的细菌资源; 并结合 BOX-PCR 带型分析技

术来阐明这一典型玛珥湖水层中浮游细菌多样性及

其冬、夏季节上的差异。  

1  材料与方法 

1.1  材料 
1.1.1  样品的采集: 于 2009 年 7 月 30 日和 2009 年

12 月 24 日分别采集了最深水体所在位置的 3 个水

层处(1 m、5 m 和 13 m)的水样, 表 1 和图 1 分别展

示了采样位点的地理位置 S 和部分水文条件。 
 

表 1  样品的水文条件 
Table 1  Parts of hydrologic features of sample 

参数 
Parameters 

2009.7.30 2009.12.24 

透明度 
Transparency (m)

4.1 3.2 

水层 
Waterlayer (m) 

1 5 13 1 5 13

温度 
Temperature (°C)

31.2 31.1 28.6 19.8 19.6 19.2

pH 值 
pH value 

 8.07  8.28 7.28  7.74  7.58  7.82
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图 1  采样地点 
Fig. 1  Sampling site 
 

1.1.2  样品的处理: 用 Niskin 采水器采集各位点水

样 5 L, 立即带回实验室进行下一步操作。首先将各

水样依次用 3 μm 滤膜(Millipore 公司)过滤, 过滤的

体积如表 2 所示。 
 

表 2  实验过滤的体积 
Table 2  Volume of filtered-water sample 

水层 
Waterlayer (m) 

3 μm 过滤体积 
Filtrate volume (mL) 

 夏季 冬季 

1 650 650 

5 650 650 

13 400 650 

 
1.2  获取纯培养体 
1.2.1  培养基: (1) 贫营养型培养基 R2A[8] (g/L): 

酵母浸出物 0.50, 胰蛋白胨 0.25, 蛋白胨 0.25, 酪蛋

白酸水解物 0.50, 葡萄糖 0.50, 可溶性淀粉 0.50, 

MgSO4·7H2O 0.05, 丙酮酸钠 0.30, K2HPO4 0.30, 琼

脂 15.00。 

(2) 经 3 μm 滤膜过滤后的湖光岩水样 100 mL

与 1.5 g 琼脂配制的培养基。配置好后置高压蒸气灭

菌锅中在 1×105 Pa 下灭菌 20 min, 最后取出倒平皿

(直径 9 cm), 包扎、放置 4 °C 下备用。 

1.2.2  获取纯培养菌落: 将 3 μm 过滤后的各个水

层的 50−60 μL 新鲜水样直接涂布于上述两类培养

基上。在培养的过程中, 观察各个水层的菌落数量

的变化情况 ; 并对培养基上的菌落经过数次划线

转移以获得单克隆的纯培养。平板置于 4 °C 备用 , 

同时制备甘油终浓度为 20%的液体营养物并置于

−80 °C 长期保存。所有的细菌均按照菌落不同大

小、形状、颜色等基本形态随机挑选。 

1.3  可培养细菌 16S rRNA 基因的测序 
1.3.1  碱裂解法提取细菌基因组 DNA: 具体操作

如下: 在 R2A 固体培养基上划线富集培养随即挑取

的各个单菌落; 吸取 100 μL 0.05 mol/L NaOH 溶液

于灭菌的 200 μL PCR 管中 , 并将各个富集培养的

单克隆刮入管内 , 混合后 95 °C 水浴处理 15 min; 

14 000 r/min 离心 2 min, 取 1 μL 作为 PCR 反应的

模板。  

1.3.2  BOX-PCR 反应及带型分析: (1) 纯系细菌基

因组 DNA 的 BOX-PCR 反应。为快速筛选出相同的

纯培养菌株, 将获得的纯系细菌基因组 DNA 经过

BOX-PCR 反应后比较电泳图谱。BOX-PCR 的反

应程序如下[9]: 95 °C 2 min; 94 °C 30 s, 92 °C 30 s, 

50 °C 1 min, 65 °C 8 min, 35 个循环; 65 °C 16 min。

反 应 产 物 在 1.5% 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 检 测 , 使 用

GoldView 染色。 

(2) BOX-PCR 带型的分析。获得的各纯系菌株

BOX-PCR 产物在 1.5%琼脂糖凝胶电泳检测。电泳

的程序为常温遮光, 70 V, 电泳时间为 180 min 至

210 min。将凝胶用 GDS-8000 凝胶图像分析仪拍照

后, 人工比较电泳条带数量和相似性分析, 初步选

出具有相同条带的菌株。 

1.3.3  16S rRNA基因的 PCR扩增: 具有代表性的

纯培养细菌基因组 DNA 的 16S rRNA 基因扩增, 使

用 通 用 引 物 27F (5′-AGAGTTTGATCATGGCTCA 

G-3′)和 1492R (5′-GGTACCTTGTTACGACTT-3′)[10], 

分 别 对 应 于 大 肠 杆 菌 16S rRNA 基 因 的 8−27 和

1 492−1 501。 

反应产物在 1%琼脂糖凝胶电泳检测 , 使用

GoldView 染色。 

1.3.4  测序与同源性分析: (1) 将阳性克隆子送样

上海生工生物技术服务有限公司测序。对获得的核

酸序列用核酸数据库计划(RDP)的 Classifier 工具确
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认了所有序列的系统发育归属, 采用 80%为默认置

信 阈 值 (http://rdp.cme.msu.edu/classifier/classifier. 

jsp)。(2) 在 NCBI 数据库中通过 BLAST 工具(http:// 

www.ncbi.mlm.nih/BLAST)获得目的序列与数据库

中的最同源序列, 采用 ClustalX 1.8 软件进行序列

匹配排列[11], 然后通过 MEGA 4.0 软件[12]建进化树

构建它们之间的初步关系。 

2  结果与分析 

2.1  平板培养菌数量及空间分布的分析 
从图 2 和图 3 看出, 水样经数天培养后, 培养菌

数量表现出不同的空间变化。在夏季, R2A 培养基上

细菌数量由多到少依次为 5 m、1 m 和 13 m; 在冬季, 

则为 1 m>5 m>13 m。实验的过程中也发现, 不同培

养基在不同水层上表现的细菌变化基本相同, 一般

是在培养前 1 至 2 d 为白色菌落, 然后依次出现黄

色、桔黄色、粉色等。 

2.2  纯系菌株 BOX-PCR 带型分析 
本次实验采用的两类培养基 R2A 培养基和湖水

琼脂培养基, 在夏冬季节总共挑取了 340 个纯菌株, 

经 BOX-PCR 带型分析及成功扩增出的 16S rRNA 基

因, 选取了 280 株代表菌株用于测序分析。其中在

夏季 R2A 培养基上(R-水层-编号)有 76 条, 夏季湖水

琼脂培养基上(shui-水层-编号)有 83 条; 冬季 R2A

培养基上(dR-水层-编号)有 63 条, 冬季湖水琼脂培

养基上(dS-水层-编号)有 58 条。 

图 4 显示了部分 BOX-PCR 的电泳结果。在实

验过程中, 以 340 株纯系菌株的碱裂解基因组产物

为模板进行 BOX-PCR 反应后, 通过 UVP 凝胶成像

系 统 生 成 电 泳 图 , 依 据 手 工 操 作 , 筛 选 相 关

BOX-PCR 电泳图内具有相同条带的菌株 , 并在这

类相同菌株中选择 1 株作为代表菌株, 进入测序分

析阶段。从图 5 看出, 两类培养基上获取的培养菌

BOX-PCR 图谱在相同季节的多样性相似。 
 

   

1 m                         5 m                          13 m 

图 2  冬季 R2A 培养基上的菌落变化(经培养 2 d 后) 
Fig. 2  Differences in winter isolates on R2A medium (Culturing after 2 days) 

 

   
1 m                          5 m                         13 m 

图 3  夏季 R2A 培养基上的菌落变化(经培养 2 d 后) 
Fig. 3  Differences in summer isolates on R2A medium (Culturing after 2 days) 
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图 4  不同季节细菌菌株 BOX-PCR 部分分离图谱 
Fig. 4  BOX-PCR profiles for a part of the strains from samples in different seasons 

注: A: 1 m 夏季 R2A 培养基上 1−20 号菌株; B: 1 m 夏季湖水琼脂培养基上 1−20 号菌株; C: 1 m 冬季 R2A 培养基上 1−20 号菌株; D: 1 m
冬季湖水琼脂培养基上 1−20 号菌株; M: 分子量标准(宝生物). 
Note: A: Strain 1−20 from R2A medium of sample in summer; B: Strain 1−20 from filtered-water-agar medium of sample in summer; C: Strain 
1−20 from R2A medium of sample in winter; D: Strain 1−20 from filtered-water-agar medium of sample in winter; M: Molecular maker (TaKaRa).  
 

2.3  纯系菌株的 16S rRNA 基因序列分析 
使用通用引物 1492r 和 Eub27f 扩增上述 280 株

菌株的 16S rRNA 基因片段, 测序后获取的成功序

列为 249 条, 其中夏季有 132 条, 冬季有 115 条。部

分结果如图 5 所示。 

将获得的序列用 RDP Classifier 工具进行归属

分析。结果表明, 获取的全部序列覆盖了 RDP 数据

库中的 4 个细菌门类, 共 39 个属(夏季 23 个属, 冬

季 29 个属), 见表 3。其中夏季 R2A 培养基和湖水

琼脂培养基分别含有 17 个和 18 个属, 冬季则分别

为 19 个和 21 个属。默认的分类置信度为 80%。从  

 
图 5  冬季 1 m、5 m 部分菌株 16S rDNA 基因扩增产物

(约 1 500 bp) 
Fig. 5  Amplified products of 16S rDNA from parts of 
strains in winter samples 
注: 1−5: 1 m 水层菌株; 6−10: 5 m 水层菌株; M: Marker 2000. 
Note: 1−5: Strains of 1 m samples in winter; 6−10: Strains of 5 m 
samples in winter; M: Marker 2000. 
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表 3  可培养的代表菌株 16S rDNA 基因序列 RDP Classifier 的归类结果 
Table 3  Taxonomical hierarchy of 16s rRNA gene sequences of the representative cultured bacteria based on RDP  

classifier analysis 
RDP 属 

RDP genus 代表性的 OUT 
Representatives of OTU 

克隆数 
Clone number 

属 Genus 置信度 Confidence (%) 

Bacteroidetes  

dR1-22 2 Chryseobacterium 100 

dR13-8 1 Mucilaginibacter 100 

dR5-12 1 Flavobacterium 100 

dS13-11 3 Elizabethkingia >99 

Actinobacteria  

shui1-22 1 Unclassified_Corynebacterineae1 96 

shui5-21 1 Unclassified_Microbacteriaceae 100 

shui13-28 1 Aeromicrobium 100 

dR13-9 1 Leucobacter 100 

dR5-13 5 Microbacterium 78 

dS5-23 1 Nocardioides 100 

dS5-24 1 Agrococcus 100 

dS13-27 1 Unclassified_Promicromonosporaceae 100 

Firmicutes  

R1-13 3 Staphylococcus 100 

R13-7 1 Unclassified_"Bacilli" 84 

R13-10 5 Bacillus >98 

dR1-20 2 Unclassified_Bacillaceae >87 

dR13-16 1 Lysinibacillus 100 

Betaproteobacteria  

R1-24 2 Ralstonia 100 

shui5-6 1 Methyloversatilis 100 

shui13-15 1 Aquabacterium 94 

dR5-25 1 Curvibacter 100 

dR13-13 1 Alcaligenes 100 

dR13-15 4 Pelomonas >93 

Gammaproteobacteria  

R1-17 1 Unclassified_Enterobacteriaceae 100 

R5-8 5 Stenotrophomonas 100 

R5-28 49 Acinetobacter 100 

R13-19 27 Pseudomonas >88 

R13-30 3 Rheinheimera 100 

shui13-6 1 Unclassified_Moraxellaceae 83 

shui13-10 1 Pseudoxanthomonas 100 

dR1-6 2 Unclassified_Pseudomonadaceae 100 

dR1-11 1 Alkanindiges 90 

dS5-26 1 Unclassified_ Gammaproteobacteria 83 

dS13-3 1 Aeromonas 100 

dS13-16 1 Serratia          100    (待续)



994 微生物学通报 2011, Vol.38, No.7 

  

http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

   续表 3  

Alphaproteobacteria  

shui5-22 13 Rhizobium >97 

R1-18 1 Unclassified_Rhizobiales 99 

R5-6 11 Sphingobium 100 

R1-27 1 Unclassified_Rhizobiales 100 

R1-30 5 Blastobacter >82 

R5-23 2 Paracoccus >99 

R13-4 12 Bosea 100 

R13-5 1 Unclassified_Alphaproteobacteria 96 

R13-12 16 Sphingomonas >81 

shui1-1 30 Brevundimonas >90 

shui1-23 1 Unclassified_Rhizobiales 99 

shui5-8 9 Xanthobacter >84 

shui5-25 6 Caulobacter 100 

shui13-3 1 Unclassified_Rhizobiales 100 

shui13-11 1 Unclassified_Rhizobiales 99 

Unclassified_Bacteria  

R5-21 1 Unclassified_Bacteria 96 

 

RDP 数据分析和 16S rRNA 序列分析结果(图 6)发
现, 变形菌出现在不同季节及不同水层中, 并占据

着主要地位 , 这与一般湖泊内浮游细菌的种类和

结 构 相 似 , 通 常 以 变 形 菌 门 作 为 优 势 类 群 [13−14], 
其次有放线菌、厚壁菌和拟杆菌等; 其所占比例大

于 76%, 这一数值与一些原生态湖泊的研究结果

相似 [15]。从季节的变化情况看, 变形菌和厚壁菌所

占比例随着夏季(87.9%、6.8%)和冬季(84.6%、2.6%)
的变化呈现下降趋势, 并且水层越深变形菌下降的

幅度越大 (表层到底层 : 89.1%/88.6%, 90.7%/87%, 
83.7%/77.8%); 而放线菌则呈上升趋势(夏季 3.8%, 
冬季 6.0%)。 

2.4  纯系菌株的系统发育分析 
以 NJ 法(MEGA 4.0 软件)构建了可培养浮游细

菌 16S rRNA 序列的系统发育树(图 6)。结果显示, 

38 条湖光岩浮游细菌 16S rRNA 所属的门类代表了

实 验 已 提 取 出 的 249 条 序 列 , 其 中 7 条 序 列

(HQ436429、HQ436438、HQ436439、HQ436442、

HQ436451、HQ436452)与 GenBank 中已有的细菌

同源性最高不到 90%。图中显示的 16S rRNA 基因

系统发育树将环境水样的浮游细菌分为: 放线菌、

厚壁菌、拟杆菌、α-变形菌、β-变形菌以及 γ-变

形菌。  

3  讨论 

玛珥湖因其特殊的湖泊结构及沉积物特点, 湖

泊沉积物中的火山灰保存着原始的形貌、原生沉积

和成分特征 , 是记录环境气候条件的理想材料之

一 [2], 据此获得的相关研究成果已影响深远。比如, 

国内外学者通过湖光岩玛珥湖的地质分析揭示出末

次 冰 消 期 的 气 候 变 化 [16], Negandank 等 以 Lake 

Holzmaar 的部分纹层厚度序列的分析 , 阐述了太

阳−气候的可能驱动机制 [17]。这类研究成果都是与

玛珥湖具备的完整纹层沉积物有着直接的关系。然

而, 玛珥湖的湖泊特点及其蕴含的各类完整的纹层

沉积物不仅仅在气候研究上具有价值, 在湖泊内原

生态的特殊功能菌、微生物群落对沉积物的保护机

制及古细菌的保存等方面, 仍值得探讨。比如, 丁

燏等就曾在湖光岩玛珥湖中分离出对海洋溶藻弧菌

具有明显抑制效果的拮抗菌[5], 这为进一步保护和充

分挖掘湖光岩自有微生物提供了一定的科学依据。 
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图 6  基于 16S rDNA 序列的湖光岩玛珥湖可培养菌多样性系统发育树 
Fig. 6  Phylogenetic tree reconstructed from 16S rDNA sequences of the culture bacteria from Huguangyan Maar lake 

Note: The tree was evaluated by bootstrap analysis of the neighbor-joining method based on 100 replications. The numbers in parentheses are 
accession numbers of sequences in GenBank. Value of 1 000 bootstrap resamplings that supported the branching orders in each analysis is 
shown above or near the relevant nodes. Bar: 0.02 sequence divergence. 
 

近年来 , 为了克服微生物的“不可培养性”, 国

内外研究学者在探索某类未培养微生物时, 一般会

根据微生物自身的生理特点、代谢产物等, 通过改

变培养基配方、培养方式等手段, 从环境中分离得

到该类微生物。Coates 等通过改变培养方式, 在厌

氧条件下分离出能完全氧化单环芳香化合物的细

菌 , 定 名 为 脱 氯 单 胞 菌 (Deehloromonas, strains 
RCB)[18]。有些学者甚至通过采用一些非传统的方法

分离出了部分未知微生物门类。比如 Santini 就采用

非传统的生长底物来促进新型微生物的生长。他们

通过采用不同电子供体和受体, 发现很多前所未知

的生理型微生物[19]。这类非传统的方式潜在地拓宽

了微生物资源的利用空间, 为获取新的微生物资源

奠定了一定的基础。 
然而, 到目前为止, 湖光岩等同类玛珥湖内的

微生物资源特征仍不太清楚, 为了获得较为全面的

微生物门类[20−21], 在综合微生物的一些特性, 比如

喜好“贫营养”基质 [22], 以及该湖泊的水质特点 [4], 

我们采用了通用的贫营养培养基和直接过滤后的湖

水配制的培养基来分离原位生长的微生物。有研究
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表明, R2A 培养基在较洁净的水中分离微生物比营

养琼脂培养基具有更好的灵敏度[20]; 并且通过降低

培养基营养成分[21], 采取添加原有环境中的少量生

长因子[23]可提高微生物门类的分离数量。在我们的

研究中也证实了这方面的内容, 实验发现 R2A 培养

基上确实较原位湖水培养基生长的菌落多; 但从多

样性内容来看, 后者显得更为丰富。 

从自然环境中分离富集细菌后的一个重要环

节是筛选出重复的菌落 , 目前多用的方法主要是

16S rRNA 基因的 PCR-RFLP 分析。由于酶切位点的

局限性和 16S rRNA 基因的高度保守, 该方法的分

辨率一直非常有限。而 BOX-PCR 技术是一种广泛

应用于微生物多样性研究的技术[24−25], 技术优势明

显, 可跳过引物设计所带来的问题, 或作为引物设

计的着入点对微生物进行鉴定分析[26]。过去 Marta 

Tacao 等通过气单胞菌属内多个物种的分析证实了

该技术分型的结果优于其他同类技术[27]。本实验在

研究过程中分析了众多相同及相似条带, 结果表明

所获得的微生物多样性分析结果详细和准确。比如

图 4 中 1 m 夏季 R2A 培养基上菌株的电泳图, 序列

分析的结果显示具有相同条带泳道 a、泳道 b 上的

菌株为 Staphylococcus sp., 而仅有微小差异的泳道 c

上 的 菌 株 却 为 Agrobacterium sp., 测 序 结 果 和

BOX-PCR 的结果得到很好的印证。 

从分离出的微生物菌种发现, 两类培养基在不

同季节及各个对应的水层中出现的生物多样性结构

不同。说明该湖泊菌群的分布具有明显的季节性。

通过对分离菌株 16S rRNA 基因片段的分析见(图 6), 

湖光岩浮游细菌在对应科属中的同源性大部分大于

90%, 与其最同源的菌种也来源于各类生态环境 ; 

在季节变化上, 夏季微生物的生物多样性低于冬季

(见结果 2.3)。这一点与其它同类型的研究结果类似。

比如, Yannarell 等曾分别对不同季节的富营养湖泊 

Mendota、腐殖质湖泊 Crystal Bog 和贫营养湖泊 
Crystal 进行了研究, 发现随着季节的变化, 3 个湖泊

细菌群落的多样性会发生变化。在春秋两季, 湖泊

细菌的群落组成相对比较稳定, 但在夏季却会发生

较大的变化, 变化的特点就是细菌微生物多样性的

减少[28]; 但产生的原因不明。另外, 也有可能与浮

游植物有着密切的关系 [29], 据分析, 湖光岩浮游植

物的丰富度表现为夏季低于冬季 [4], 这基本与实验

结果呈现出的多样性变化相同。此外, 在我们的研

究结果中, 变形菌随着水层和季节的变化, 其比例

的下降幅度变大。推测可能的原因是与种群特征、

生境状况有关, 比如盐度[30]、 碱性[31]、深度[32]。

但对于这方面的内容有待进一步的探讨。 
本 实 验 还 分 离 到 一 部 分 序 列 的 同 源 性 小 于

90%, 其有可能是代表尚未认知的门类。这部分菌种

为 Shui13-6 (88%) 、 Shui13-11 (89%) 和 dS5-26 

(84%)、R13-5 (87%)、R13-7 (83%)和 dR1-11 (87%), 

它们的同源性都不大于 90%。说明湖光岩作为一类

原生态的湖泊 , 蕴藏着丰富的尚未认知的新物种 , 

凸显玛珥湖具有重要的研究意义和潜在价值。 

总之, 湖光岩作为一类典型的玛珥湖, 一类具

有独特地质和水文特点的原生态火山口湖, 蕴含着

丰富的微生物资源种群, 其物种组成、生物群落结

构、生态功能等以及在适应湖光岩的地质特点上的

内容值得继续探索和深入研究, 前景广阔。 
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