
微生物学通报 Jun. 20, 2014, 41(6): 10821093 
Microbiology China © 2014 by Institute of Microbiology, CAS 

tongbao@im.ac.cn DOI: 10.13344/j.microbiol.china.130493 
 

                           

基金项目：国家自然科学基金项目(No. 30760004)；内蒙古农业大学创新团队项目 

*通讯作者：Tel：86-471-4309240； ：forefeng@hotmail.com 

并列第一作者 

收稿日期：2013-07-30；接受日期：2013-09-24；优先数字出版日期(www.cnki.net)：2013-10-29 

研究报告 

乌梁素海浮游细菌群落结构及其对富营养化因子的响应 

张胜男 1  赵吉睿 1,2  张晓军 1  李畅游 3  王瑞刚 1  冯福应 1* 

(1. 内蒙古农业大学 生命科学学院 应用与环境微生物研究所  内蒙古 呼和浩特  010018) 

(2. 天津市环境监测中心  天津  300191) 

(3. 内蒙古农业大学 水利与土木建筑工程学院  内蒙古 呼和浩特  010018) 

 
 

摘  要：【目的】揭示乌梁素海浮游细菌的群落结构及其对富营养化环境因子的响应，认识乌

梁素海浮游细菌多样性，以丰富微生物与富营养化关系的理论。【方法】提取水体浮游细菌总

DNA，利用细菌通用引物对 63F/1387R 进行 PCR 扩增，构建小口、沙尖北和红圪卜 3 个湖区

16S rRNA 基因克隆文库；以典型对应分析(CCA)方法解析浮游细菌群落结构对环境因子的响

应。【结果】各湖区中富营养化程度最重的红圪卜位点细菌多样性、丰富度及均匀度最高，而

富营养化程度最轻的小口位点细菌多样性、丰富度及均匀度最低。Proteobacteria、Bacteroidetes

和 Actinobacteria 为水体中优势类群。α-、γ-、δ-Proteobacteria，Actinobacteria 及 Bacteroidetes

等菌群丰度随着水体的富营养化程度改变而有显著的变化。各湖区皆存在许多可能具有污染物

降解及驱动生源要素循环能力的细菌类群。CCA 分析表明 TN、NH4
+、NO3

−和 COD 等水体指

标对浮游细菌群落结构组成的影响较大。此外，乌梁素海水体内未知细菌类群很多；且不同于

一般淡水生态系统，乌梁素海中存在 9.6%的轻度嗜盐碱性细菌。【结论】乌梁素海水体中浮游

细菌多样性较高，细菌群落结构复杂、其类群组成与富营养化因子紧密相关。 
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Abstract: [Objective] To investigate the planktonic bacterial community structure in Lake 
ULanSuHai and reveal its response to eutrophic factors. [Methods] DNA of total planktonic bacteria 
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was extracted and used as template in the PCR amplification with bacterial universal primer pair 
63F/1387R, and then PCR products were subjected to constructing 16S rRNA gene clone libraries of 
3 different eutrophication level lake area, XK, HGB and SJB. Canonical correlation analysis (CCA) 
assay was applied to reveal the responses of bacterial community to eutrophication. [Results] The 
highest eutrophication level lake area-HGB has the highest diversity, richness and evenness, whereas 
XK of lowest eutrophication has the lowest diversity indexes. Proteobacteria, bacteroidetes and 
actinobacteria were dominant bacterial groups in Lake ULanSuHai. Abundances of α-, γ-, δ- 
proteobacteria, actinobacteria and bacteroidetes were varied greatly with the shifts of eutrophic levels. 
A lot of functional microbes with the probable ability degrading pollutants and cycling biogenic 
elements were detected in all sampled lake areas. Moreover, CCA analysis suggested that TN, NH4

+, 
NO3

− and COD had the most influence on planktonic bacterial community composition. Besides, there 
were plenty of unknown groups in Lake ULanSuHai. Some slightly alkaphilic and halotolerent bacteria 
were detected and they accounted for 9.6% of total bacteria in Lake ULanSuHai. [Conclusion] The 
diversity of planktonic bacteria is high in Lake ULanSuHai, and the community structure is complex 
and its composition is closely correlated with the eutrophic level of the lake waterbody. 

Keywords: ULanSuHai, Eutrophication, 16S rRNA, Bacterial community structure 

水体富营养化，是指含有氮、磷等营养盐类的

污水大量排放到湖泊、河口等缓流水中，使得水体

中某些小的浮游植物、原生动物或细菌大量繁殖和

生长，在一定的环境条件下发生突发性增殖和聚

集，致使水质恶化的现象[1]。在富营养化水体中，

细菌是复杂有机物和矿质元素转化的最重要贡献

者[2]，其多样性研究对于了解富营养化水生生态系

统尤为重要[3]。而探究影响细菌群落结构组成的主

要生态环境因子也是相关研究者一直以来关注的

焦点之一[2-3]。基于DGGE指纹图谱的研究表明，

富营养化的太湖中细菌群落结构与碳、氮和磷等营

养因子关联度较大[4]。Zeng等[5]研究表明大型植物

种类对浅的淡水湖泊细菌群落组成有重要的影响，

并且其影响作用随季节及与植株的距离而变化。

Van der Gucht等[6]指出地方环境因子远大于空间

距离对细菌群落结构的影响。 

乌梁素海 (40º47'−41º03'N，108º43'−108º57'E)

位于内蒙古西部巴盟乌拉特前旗，是黄河流域最大

的湖泊，属浅水湖(平均水深约1.0 m)，风力扰动频

繁、没有明显分层现象[7]。由于河套灌区大量施用

化肥，农田退水把大量的无机营养盐带进乌梁素

海，以及工业废水的排入，使其成为地球上高纬度

高原地区典型的重度富营养化草型湖泊[7-8]。而有

关高纬度高原富营养化浅水草型湖泊细菌群落结

构的报道较少，其与营养因子之间的关系更加缺

乏。并且，河套地区水分蒸发量巨大，而降水相对

较少和缺乏低盐分淡水补给，以致乌梁素海盐碱化

趋势明显[8]。这使得乌梁素海更具有了有别于太湖

等淡水湖泊的特殊性，而其细菌群落结构组成是否

也比较特殊，以及细菌群落结构与富营养化因子之

间的关系究竟如何也更加值得关注。 

因此，本研究通过构建和分析 16S rRNA基因

克隆文库并结合典型对应分析方法，比较分析了乌

梁素海不同富营养化水平的湖区浮游细菌群落结

构，探讨了群落结构对富营养化因子的响应。这将

有助于认识富营养化水体浮游细菌多样性及群落

结构类型，丰富微生物与富营养化关系的理论，为

微生物监测富营养化水体生态环境变化及其保护

和修复提供基础信息和依据。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集和水体指标参数测定 

于 2008 年 11 月分别采集乌梁素海红圪卜

(HGB)、小口(XK)和沙尖北(SJB) 3个湖区(采样位

点见图 1)表层(10−20 cm)样品，之后将样品置于   

4 °C保温箱中并迅速运回实验室处理。参考国家标

准[9]测定样品水质参数，如叶绿素 a (Chl a)、总磷

(TP)、总氮(TN)、化学需氧量(COD)、氨态氮(NH4
+)、

硝酸盐氮(NO3
−)。 
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图 1  乌梁素海采样点位置 
Figure 1  Sampling sites of Lake ULanSuHai 
 

1.2  浮游细菌收集 

取水样 150 mL，先以 10 μm孔径滤膜(所有滤

膜均为美国 Millipore公司生产，直径 45 mm)预过

滤，然后以 0.22 μm的滤膜过滤收集浮游细菌，将

此滤膜置−70 °C保存备用。 

1.3  浮游细菌总 DNA 提取、PCR 扩增及克隆

文库的构建 

浮游细菌总 DNA 提取参考 Boström 等的方 

法[10]。以提取的总 DNA 作为 PCR 扩增模板，用

细菌 16S rRNA 的通用引物 63F (5′-CAGGCC 

TAACACATGCAGTC-3′)和 1387R (5′-GGGCGG 

WGTGTACAAGGC-3′)进行扩增。PCR反应体系：

0.5 μL DNA 模板(约 50 ng/μL)，0.1 μL rTaq 酶    

(5 U/μL) ， 2 μL 10×Buffer ， 1.6 μL dNTPs        

(20 mmol/L)，引物(20 μmoL/L)各 0.2 μL，补水使

总体积至 20 μL。PCR 反应采用Touch Down：94 °C 

5 min；94 °C 1 min，65 °C 1 min，72 °C 1.5 min，

20个循环，且每个循环退火温度下降 0.5 °C；94 °C 

1 min，55°C 1 min，72 °C 1.5 min，10个循环；    

72 °C 10 min。扩增产物经 1%琼脂糖凝胶电泳进行

检测，目的条带在 1.4 kb左右。如此扩增 10管并混

合 PCR产物，以降低单次扩增的偏好性。混合后的

PCR 产物经凝胶回收纯化试剂盒(北京中科瑞泰)纯

化备用。克隆文库构建：将纯化后的 PCR产物连接

到 pMD19-T载体(TaKaRa)上，之后以 42 °C热激法

转化入大肠杆菌 DH5α感受态细胞，涂布培养。 

1.4  测序及系统发育分析 

从每个文库中随机挑选 80−100个阳性克隆送

上海生物工程有限公司(Sangon)测序。测序所得序

列首先用Mallard 1.02软件检测并去除可能的嵌合

体(Chimeria)，之后对序列进行多重比对后使用软

件 DOTUR，以 97%作为截止值(Cutoff)划分可操作

分类单元(Operational taxonomic unit，OTU)。然后

在各 OTU中选取 1条代表序列，运用 RDP数据库

的 Classfier 功能分析各序列所归属的代表类群，

同时用 BLASTn search 找出各序列在 GenBank数

据库中最相似的参比序列，以 Kimura-2 模型计算

进化距离，以邻接法(Neighbor-Joining，NJ)利用

MEGA 5.0软件构建系统发育树[11]。所得序列已全

部 提 交 至 GenBank 、 登 录 号 为 KF023573− 

KF023634、KF052081−KF052086。 

1.5  多样性指数及种群相关性分析 

物种多样性与均匀度指数显示群落中种数多

寡及个体分布情形。按照Hill等[12]的方法对所得

OTU结果进行群落多样性相关指标的统计分析，计

算Shannon-Wiener指数(H′)、Simpson指数(D)、均

匀度指数 (EH)和 SChaol指数。 Shannon-Wiener和

Simpson指数反映物种多样性，公式为： 

i i
1

= ln
s

i
H P P


    

2
i

1
1

s

i
D P


    

Pi =ni/N，Pi为每个OTU所代表克隆数占所有总分析

克隆数的比例，S为16S rRNA的总OTU数，ni为第i

种OTU的克隆数，N为总克隆数。 

均匀度指数反映了群落中不同物种的多度分

布的均匀程度，其计算公式为：EH=H/Hmax=H/lnS。
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Hmax为最大Shannon指数，大小为 log2S，S为16S 

rRNA序列的总OTU种类数。 

SChaol 指数能够反映物种的丰富度，公式为：

S*=S+(a2/2b)。计算公式中 S*代表预测的 OTU总个

数，S 是样本中实际所得的 OTU 数，a 是只含 1

个克隆子的 OTU的个数，b是含 2个克隆子 OTU

的个数。 

文库覆盖度，用于评估所构建的文库对环境微

生物多样性的体现程度，其计算公式为 C= 1–nl/N，

nl为仅包含 1个克隆的 OTU，N为总克隆数。 

2  结果与分析 

2.1  各项水体参数 

样品水质参数分析结果(表 1)表明，乌梁素海水

体 pH 值在 8.22−8.75 之间，呈弱碱性，氮磷营养

水平较高，超过了国际上对富营养化的界定水平

(总氮 TN>1.0 mg/L，总磷 TP>0.11 mg/L)。叶绿素

(Chl a)浓度为沙尖北位点最高(16 mg/L)，小口位点

最低(3.87 mg/L)。可见，红圪卜(HGB)、沙尖北(SJB)

和小口(XK) 3 个采样位点水体富营养化水平明显

不同：HGB已为重度富营养化，SJB次之，XK富

营养化程度最低。 

2.2  多样性指数分析 

3个克隆文库经测序、去除嵌合体序列后共得

到 217个有效序列，3个湖区克隆文库的覆盖度为

65.2%−75.4%，表明文库基本可代表细菌群落结构

的组成。多样性分析表明，3个文库分别归为 30−44

个 OTU (表 2)。Simpson指数、均匀度指数(EH)和

代表丰富度的 SChao指数均以红圪卜湖区为最高，

小口湖区最低；而 Shannon指数则为红圪卜湖区最

高，沙尖北湖区最低。 

2.3  细菌类群组成分析 

在 80%的置信度水平上，以 RDP Classifer 

(http://rdp.cme.msu.edu/classifier/classifier.jsp)对测序

所得的 16S rRNA 基因序列进行了分类和文库类

群组成分析。结果表明，3 个文库总共包括 7 个

类群 (图 2)： Actinobacteria， α-、 β-、 γ-、

δ-Proteobacteria，Bacteroidetes和 Cyanobacteria，

其中 Proteobacteria和 Bacteroidetes为优势类群。

这 7 个类群于小口湖区中均有存在，而沙尖北和

红圪卜湖区中均只存在 6 个类群，都缺少

δ-Proteobacteria。Proteobacteria 在 3 个湖区细菌

群 落 中 都 为 第 一 优 势 类 群 ， 占 克 隆 数 的

46.0%−61.5%，其中亚类 α-和 β-Proteobacteria 的

比例最高，γ-Proteobacteria次之，δ-Proteobacteria

最少。但 Proteobacteria各亚类在不同湖区所占比

例有所不同：α-Proteobacteria 菌群在克隆文库中

所占比例随着 3 个采样点富营养化程度的升高呈

增加趋势(14.0%−36.8%)；β-Proteobacteria则随着 

 
表1  乌梁素海各湖区水体环境参数 

Table 1  Aquatic parameters of Lake ULanSuHai areas 

Site TN (mg/L) TP (mg/L) NH4
+-N (mg/L) NO3

−-N (mg/L) COD (mg/L) Chl a (μg/L) pH Water depth (m) 

XK 1.48 0.069 0.45 0.090 66.7 42.6 8.75 0.75 

SJB 2.20 0.153 0.76 0.093 66.8 58.4 8.30 1.20 

HGB 4.87 0.247 0.84 0.158 87.5 44.3 8.22 0.70 

 
表2  乌梁素海浮游细菌16S rRNA基因克隆文库的多样性指数 

Table 2  Diversity indexes of 16S rRNA libraries of bacterioplankton in Lake ULanSuHai 

Clone library OTU Coverage (C, %) Shannon-Weiner (S) Simpson Evenness (EH) SChao 

XK 33 71.3 2.28 0.28 0.839 71.6 

SJB 30 75.4 2.21 0.23 0.893 70.0 

HGB 44 65.2 2.79 0.35 0.914 138.0 
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图 2  乌梁素海浮游细菌群落组成 
Figure 2  Bacterial community in Lake ULanSuHai 

 
 

3 个采样点富营养化程度的升高逐渐减少

(22.8%−27.5%)；δ-Proteobacteria仅出现在富营养

化程度最低的小口湖区；γ-Proteobacteria 在小口和

沙尖北湖区较丰富，而在富营养化程度最重的红圪

卜湖区中很少。Bacteroidetes 在小口及沙尖北湖区

均为第二优势菌群，在红圪卜湖区略低于第二优势

类群——β-Proteobacteria。而 Cyanobacteria 则在 3

个湖区内均为劣势菌群。 

2.4  系统进化发育分析 

3个克隆文库共217条16S rRNA基因序列以

97%截止值划分为76个操作分类单元(OTU)。系统

发育分析结果(图3)表明：乌梁素海小口湖区33个

OTU中，有19个OTU与GenBank中的未培养细菌同

源性最高(90%−100%)，而与已培养菌的同源性均

低于85%；其余14个OTU与可培养菌属的同源性最

高(96%−100%)。其中UL10 (6个克隆)、25 (4个克

隆 )、 32 (3个克隆 )、 34 (3个克隆 )，分别与

Rheinheimera sp. GR5、Acinetobacter sp. DG11、

Spirobacillus cienkowskii 和 Hydrogenophaga sp. 

DG1192 等具有参与水体N和P代谢[13]、降解多环

芳烃[14]及对氨基苯磺酸[15]等功能的菌属同源。它

们占有该文库近20%的比例。 

沙尖北湖区的30个OTU中，16个与GenBank中

已有的未培养细菌相似性最高(93%−100%)，其余

14 个 OTU 与 已 培 养 细 菌 的 相 似 性 最 高

(94%−100%)。该湖区包含有15个独有OTU，UL3 (4

个克隆)、6 (3个克隆)分别与有着降解芳香族物质能

力的Hydrogenophaga sp.及Hydrocarboniphaga sp.

等菌属最同源；UL19 (3个克隆)、38 (2个克隆)则

分 别 与 富 营 养 环 境 中 分 到 的 Flavobacteria 

bacterium和Corynebacterium accolens相近。 

红圪卜湖区的 44个OTU中的 28个OTU与

GenBank 中已有的未 培养细菌 同源性最 高

(92%−100%)，其余16个OTU与已培养细菌的相似性

最高(93%−99%)。多样性最高的红圪卜湖区中包含

有17个独有的OTU。其中UL4与Ideonella sp.
 
0-0013

最相似(99%)，该菌属有着参与N循环的能力[16]；

UL33 与 能 够 参 与 芳 香 族 物 质 降 解 功 能 的

Pseudomonas sp. KM-B4有98%的相似性，UL47代

表的6个克隆与具有降解农药等污染物能力 [17]的

Catellibacterium sp. A1-9相近(95%)，该菌在红圪卜

湖区文库中占有近10%的比例；UL56 (3个克隆)及

UL67 (2个克隆)分别与Limnothrix sp. CENA110相近

(97%)和Limnohabitans sp. WS1HE近缘，该菌属为专

性需氧异养菌，通过氧化硫代硫酸盐为硫酸盐来进

行化能异养，可能会对水体的硫循环起重要作用[18]。 
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图3  乌梁素海浮游细菌16S rRNA系统发育树 
Figure 3  Phylogenetic tree of 16S rRNA gene sequences from bacterioplankton in Lake UlanSuhai 

注：图A中的、、、 和 Bt、Cb 分别代表-、-、-、-Proteobacteria 和 Bacteroideteds、Cyanobacteria. 自展值计算用

N-J法经过1 000次重排，计算值在50%以上的标记在相应的分支点上，进化距离标尺长度0.01和0.05分别代表每100个核苷酸中

有1个和5个产生变异. 

Note: A: All sequences; B to F: Group 1–5. In A, , , , , Bt and Cb are -, -, -, -proteobacteria, Bacteroidetes and 
Cyanobacteria, respectively. Numbers at the nodes indicates the levels of bootstrap support with at least 50%, and based on 
Neighbor-Joining analysis of 1 000 resampled datasets. In the parenthesis are the abbreviations of sites from which the OTU was 
originated. 

 

 

此外，UL11、12、37、46 及 51这 5个 OTU

在 3 个文库内占有约 24%的比例，为 3 个湖区内

共有的菌属，应该是乌梁素海水体内的稳定类群。

UL11与淡水中模式菌 Fluviicola taffensis DSM[19]

最相近，而 UL51所代表的 5个克隆与放线菌中的

典型菌属 Candidatus Limnoluna rubra[20]近源，其余

OTU则均与淡水环境中的不可培养菌最为相近。 

2.5  浮游细菌与环境因子关系的 CCA 相关性

分析 

运用典型对应分析(CCA)分析了浮游细菌群

落结构组成与环境理化参数之间的关系，结果(图

4)表明：TN、NH4
+、NO3

−和 COD 等水体指标对

细菌群落结构组成的影响最大；相比之下，其它

环境参数与细菌群落结构的关联作用较小。第一

方向轴上，在区域 A 中 α-Proteobacteria、

γ-Proteobacteria 和 Cyanobacteria 等菌群与水体

TN、TP和 NO3
−-N呈显著正相关，关联度分别为

0.86、0.91和 0.94；与 COD、NH4
+-N和 Chl a的

关联度则较低，分别为 0.71、0.64和 0.21；与 pH

则呈负相关。第二方向轴上，区域 B 中如

β-Proteobacteria、δ-Proteobacteria、Actinobacteria、

和 Bacteroidetes等菌群与 Chl a，COD和 NH4
+等

指标呈正相关，与 COD、TN、TP 等指标关联度

较低(<0.4)，与 pH及 NO3
−-N则呈负相关。 
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图4  水体微生物群落组成与环境因子相互关系的典

型对应分析 
Figure 4  Canoco conrespponding analysis on 
relationship between water microbial compostion an 
environmental paprameter 
Note: 1: α-Proteobacteria; 2: β-Proteobacteria; 3: 
γ-Proteobacteria; 4: δ-Proteobacteria; 5: Actinobacteria; 6: 
Cyanobacteria; 7: Bacteroidetes. A, B indicated the labeled area 
respectively. 
 

3  讨论 

本研究中，乌梁素海是典型的草型湖泊[8]，其

Chl a浓度较低，且并未与富营养化程度呈现正相

关性，说明其中微型藻类较少。另外，尽管在测定

盐度时，盐度计读数为0‰，但乌梁素海水体确实

存在盐碱化的趋势[7]；而大量农田退水则会对乌梁

素海水体造成农药污染。这些水质特点有别于典型

的富营养化淡水湖泊如太湖等，预示了乌梁素海水

体中微生物群落的特殊性。 

本研究基于构建16S rRNA基因克隆文库的方

法分析乌梁素海中不同富营养化程度湖区的浮游

细菌群落结构组成。乌梁素海红圪卜湖区(HGB)

富营养化程度最高，沙尖北(SJB)次之，小口(XK)

最低；SChao值、Shannon-Weiner指数及Evenness指

数反映出红圪卜湖区浮游细菌多样性最高，分布最

均匀。相较之下，红圪卜湖区浮游细菌多样性(SChao

值)高于同季节的(夏天，较高的温度)美国Lanier湖[21]

与博斯腾湖[22]，也高于低温季节的太湖[2]，但低于

同季节的太湖[2]。这可能与温度是控制细菌多样性

的主要因素有关[23]。 

呈弱咸水性的博斯腾湖中以β-Proteobacteria

类群为最多 [22]，而太湖以Actinobacteria类群为  

主[4]，这是除Bacteroidetes外的另外两类典型的淡

水湖泊细菌类群[24]。乌梁素海中以α-Proteobacteria

为 主 (平 均 24.3%)， 同 时 含 有 较 高 比 例 的        

γ-Proteobacteria，这二者、特别是后者一般在典型

淡水中相对较少。系统发育分析表明，乌梁素海盐

度虽极低，但与盐碱环境中最近缘的16S rRNA序

列的比例平均高达9.6%，例如有近缘的轻度嗜盐

碱细菌如Cyanobium sp.、 Thioalkalispira sp.、

Microaerophila sp. 、 Syntrophobacter sp. 、

Geosporobacter subterrenus等，这是明显区别于其

它典型淡水湖泊水体的独特的细菌群落特点。 

Blanc等[25]曾提出营养水平是影响微生物群落

结构的重要因素之一。本研究表明，乌梁素海浮游

细菌中的α-Proteobacteria随富营养化程度提高而

在总细菌中所占比例升高，-Proteobacteria类群在

HGB中最少、在SJB和XK中的丰度相近，而其他

类 群 如 β-Proteobacteria 、 Actinobacteria 和

Bacteroidetes的丰度在富营养化程度不同的3个湖

区差异不很明显。但是，乌梁素海浮游细菌类群丰

度随营养程度的变化与太湖和博斯腾湖等随营养

盐变化趋势存在很大的差异，β-和-Proteobacteria

在后面的这些湖泊中的丰度会随营养盐水平升高

而 升 高 [4,22] 。 而 有 趣 的 是 ， 乌 梁 素 海 中

δ-Proteobacteria仅在营养水平最低的小口湖区中

检测到，该类群可能耐受富营养化程度较低，其丰

度的减少或甚至消失或可指示水体的富营养化污

染程度加重。同时CCA分析也表明，α-Proteobacteria

和Cyanobacteria的细菌数量会随营养水平升高而增

加，可能是对营养水平的一种响应。此外，pH被认

为是影响水体菌群结构的重要因素之一[12,23]。本研

究中，CCA分析表明各类群均与pH呈负相关。有研

究[26]指出，在营养水平较低的湖泊中Actinobacteria
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在浮游细菌中占有很大的比例(约60%)，而本研究

中Actinobacteria在3个位点中随着富营养化程度提

升呈现略微下降趋势，说明该类群与营养水平存在

负关联、但关联度不大。Cyanobacteria光合自养，

分布极为广泛：Eiler等[27]的研究发现，在较低营养

水平的淡水湖中Cyanobacteria的比例>40%，也常是

如滇池等富营养化淡水湖泊水华的元凶 [28]。而

Cyanobacteria在乌梁素海中为劣势类群，这可能与

该类群在水上植物-芦苇茂盛以及较强碱性水环境

中生长受到抑制有关。 

Sun等[29]在对现有细菌和古生菌基因组中 16S 

rRNA基因数据分析后指出，该基因存在基因组内

异质性，以致基于该基因进行的微生物生态学研究

会高估环境中原核生物的多样性，尤其是针对该基

因 V6区或对细菌的 Firmicutes类群和来自极端环

境中的微生物，如嗜热和嗜盐菌分析时偏差可能会

较大。本研究中所分析的乌梁素海在盐碱性上虽略

高于典型的淡水湖，但仍属于淡水湖泊，其微生物

组成也与淡水湖泊的更为相似。我们所分析的 16S 

RNA 基因片段为 V1−V5 区(小部分 V1 区)，并不

包括 V6区。因此，本研究的估计可能会高于乌梁

素海细菌真实的多样性，但推测并不会高太多

(<5%)，因此认为乌梁素海中具有较高的细菌多样

性。此外，本研究的 3个细菌 16S rRNA基因克隆

文库中平均有近 80%的细菌与已培养菌的序列相

似性皆低于 93%，都为不可培养菌；甚至有近 20%

的细菌未能在科的水平上进行分类。这意味着乌梁

素海水体中很多未知细菌是需要挖掘的新菌种，是

一个潜在的新菌种资源宝库，其功能与特性需要进

一步分析研究。 
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