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宁武亚高山湖泊细菌群落的时空格局及驱动机制
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摘要: 受人类活动和气候变化的影响，亚高山湖泊生态系统日趋退化，导致微生物群落生物多样性和结构改变． 本研究以宁
武亚高山湖泊公海( GH) 水体细菌群落为研究对象，通过 Q-PCＲ和 DGGE技术分析了不同季节和不同深度的水体中细菌群
落多样性分布格局，探究细菌群落的时空动态及其多样性维持机制． 结果表明，温度( T) 、酸碱度( pH) 、溶解氧( DO) 、电导
率( EC) 、盐度( SAL) 和铵态氮( NH +

4 ) 在每个月的不同采样深度间均有显著差异． 细菌群落丰度具有明显的时空动态，其中
8 月的丰度最高，11 月最低; 在水体中层( 2、4 和 6 m) 的丰度较高，表层和底层( 0 m和 8 m) 相对较低． 细菌群落 α多样性
指数在各月份和不同深度间均有显著性差异，从 4 ～ 12 月整体上呈现先减少后增加的趋势． 相似性分析( PEＲMANOVA) 结果
表明，不同深度之间细菌群落的空间分布格局明显不同( P ＜ 0. 001) ． 冗余分析( ＲDA) 和方差分解( VPA) 结果表明在不同深
度下，细菌群落多样性格局是环境选择和扩散限制共同作用的结果，但是环境选择的相对作用更强，其中水体无机氮( NO －

3 、

NO －
2 和 NH +

4 ) 浓度是主要的影响因子． 总之，宁武亚高山湖泊公海中细菌群落多样性有明显的时空分布格局，环境选择作
为主要因素驱动了细菌群落的多样性格局．
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Abstract: Human activities and climate change cause the degradation of subalpine lake ecosystems，which induce the shift of microbial
community structure． The spatio-temporal dynamics and the diversity maintenance mechanisms of bacterial communities in Gonghai
Lake in Ningwu，Shanxi，were investigated by using Q-PCＲ and DGGE． The results showed that the temperature) ，pH，dissolved
oxygen，electrical conductivity salinity，and ammonium nitrogen ( NH +

4 ) contestation were significantly different among the different
sampling depths during different months． Bacterial abundance was the highest in August and the lowest in November，and the
abundance was higher in the middle water layer ( 2 m，4 m，and 6 m depths) ，but relatively low in the surface layer and bottom layer
( 0 m and 8 m depths，respectively) ． The α diversity index of bacterial communities had significant differences among the different
months and depths，and showed an initial decreasing trend and then an increasing trend from April to December． A PEＲMANOVA test
showed that the spatial distribution of bacterial communities was significantly different among depths ( P ＜ 0. 001 ) ． The results of
redundancy analysis and variation partitioning indicated that environmental selection and diffusion limitation had an effect on the
maintenance of the diversity patterns of bacterial communities at the different depths of GH． However， the relative effect of
environmental factors was stronger，of which the concentration of NO －

3 ，NO
－
2 ，and NH +

4 were the main influencing factors． In
conclusion，the bacterial communities in GH subalpine lake showed clear spatio-temporal distribution patterns，and environmental
variables had a significant effect on shaping the community diversity．
Key words: subalpine lakes; bacterial community; community diversity; spatio-temporal pattern; driving mechanism

亚高山淡水湖蕴含着巨大的微生物资源，在调

节气候变化、调控生物地球化学循环和维持生态系
统稳定方面发挥重要作用［1］． 相比于平原湖，亚高
山湖泊中的微生物通常对光照、pH、温度等环境梯
度的耐受幅较 窄［2］，对气候变化和人为干扰更敏

感，即使是很小的环境改变也能够显著影响亚高山

湖泊水体的理化性质，引起水体生物群落组成和结

构的变化，进而影响水生生态系统的功能［3，4］． 细
菌群落作为水生微生物食物网的重要组成部分，在

淡水湖生态系统中的营养循环和物质转化过程中发

挥着重要作用［5］． 由于亚高山湖泊位于林线附近，
气候的小幅波动会引起林线上下迁移，同时会伴随

入湖营养盐、溶解有机碳等关键环境因子变化，最
终可能会引起湖泊生态系统的显著变化［6］． 因此研
究细菌群落时空分布格局的形成机制及其对环境变

化的响应有助于揭示湖泊生态系统功能的变化，最
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终预测生态系统对当前以及未来环境变化的响

应［7］． 目前，大量的研究表明在湖泊水体中，细菌
群落的组成和多样性受到环境因素的影响，如温

度［8］、溶解氧［9］、营养物质［10］等; 同时季节变化和
水体深度也是影响细菌群落多样性格局的重要因

子［11，12］． 虽然，针对环境变化和时空变异对水体细
菌群落结构影响的相对重要性已有初步研究［13，14］，

但是就亚高山湖中细菌群落时空格局维持机制的研

究还较少．
宁武天池湖泊群位于山西省管涔山麓地，是华

北地区唯一的亚高山湖泊群［15］． 张俊芳等［16］通过
调查该湖群中浮游植物群落，发现由于气候变化和

人类活动的影响，湖水受到碳、氮和磷的污染，呈
现酸化的趋势，引起湖水中浮游植物群落多样性的

显著变化． 天池群共有大小不一的 15 个湖泊，多数
湖泊已经干涸，目前常年有水的公海湖，水位也在

逐年下降． 公海是天池湖泊群中海拔最高、最深的
湖泊，周围地势高耸，湖水主要靠降水和地下水补

给，属完全封闭的小型淡水湖泊． 随着全球气候变
化和旅游开发的扩展，湖水可能受到大气氮干沉

降、雨水冲刷引起的氮湿沉降和人类旅游导致的垃
圾污染，但人们没有对这些指标进行直接测量; 公

海湖周围遍布水草，其根系分泌物和凋落物也可能

对湖泊生态系统产生影响; 而周围少农田，不存在

施肥导致的面源污染． 因此，公海湖 是评估人为干
扰对微观生态系统影响的理想环境［17］． 那么，湖泊
中微生物群落的多样性和结构动态有什么样的特征

呢? 本研究通过分析公海湖中细菌群落的丰度变化

和多样性格局，旨在探讨以下问题:① 影响水体细
菌群落丰度和 α多样性变化的原因; ②不同季节湖
内不同深度的细菌群落的空间分布格局差异及影响

机制．

1 材料与方法

1. 1 研究区概况与样品采集
宁武天池湖泊群总面积约 4 km2，处于海拔

1 771 ～ 1 849 m之间，属典型季风边缘区，是黄土
高原和浑善达克沙地的过渡地带． 年均气温
7. 7℃，年降水量约 460 mm． 2017 年 4 ～ 12 月进
行野外调查取样． 本实验所用样品采集于常年有
水的公海 ( GH ) ( 38. 91° N，112. 23° E ) ，面积
0. 36 km2，水深 8 m左右，蓄水 540 万 m3 ( 图 1 ) ．
在 GH中心区域，沿垂直方向从表层到湖底每隔 2
m为一个采样点，共有 5 个采样点 ( GH0、GH2、
GH4、GH6 和 GH8 ) ，在每个采样点取 3 个重复．
利用采水器收集水样3 L，装于无菌的塑料桶中运

回实验室． 通过聚碳酸酯膜 ( 0. 2 μm， 50 mm，
Millipore，津腾，天津) 过滤 2. 5 L，然后将粘附微
生物的滤膜置于无菌离心管中，保存于 － 20℃冰
箱，用于微生物 DNA的提取，剩余的 0. 5 L 用于
水样理化性质分析．

GH0、GH2、GH4、GH6、GH8 为不同深度的采样点

图 1 样地示意和采样点设置
Fig． 1 Schematic diagram of sampling site and the

sampling depth profile

1. 2 样品理化性质分析
用便携式水质监测仪( Aquread AP-2000，UK)

原位测定水体温度 ( T ) 、酸碱度 ( pH ) 、溶解氧
( DO) 、电导率( EC) ，盐度 ( SAL) ，硝氮( NO －

3 ) 和

铵态氮 ( NH +
4 ) ; 用 TOC 分析仪 ( Shimadzu，TOC-

VCPH，Japan) 测定总碳( TC) 、总有机碳( TOC) 和无
机碳( IC) 含量; 亚硝氮( NO －

2 ) 、硫酸盐( SO
2 －
4 ) 和

磷酸盐 ( PO3 －
4 ) 含量用全自动间断化学分析仪

( Cleverchem Anna，DeChem-Tech，Germany) 测定．
1. 3 样品 DNA提取和 PCＲ扩增
水样宏基因组 DNA 提取: 先用 1 × PBS 缓冲液

洗脱滤膜上的微生物，然后利用水体快速提取试剂

盒( MP Biomedicals，Solon，OH，USA) 提取样本的
DNA，用 ddH2O 溶解，作为实时荧光定量 PCＲ 和
变性梯度凝胶电泳-基因扩增( DGGE-PCＲ) 的模板，
－20℃ 保存． DGGE-PCＲ的正向引物为带有 GC 夹
子的 341F ( 5'-CGCCCGCCGCGCGCGGCGGGCGGG
GCGGGGGCACGGGGGGCCTACGGGAGGCAGCAG-
3') ，反向引物为 534Ｒ ( 5'-TTACCGCGGCTGCTGG
CAC-3') ，扩增细菌的 16S rDNA V3 区片段，扩增
产物进行 DGGE分析． 扩增体系和反应条件详见文
献［18］的描述． 实时荧光定量 PCＲ扩增细菌的 16S
rDNA V3 区片段，正向引物为 338F ( 5'-ACTCCTA
CGGGAGGCAGCA-3') ，反向引物为 534Ｒ( 5'-TTAC
CGCGGCTGCTGGCAC-3') ． 扩增体系和反应条件参
照 Liu等［19］的方法进行．
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1. 4 DGGE分析实验
PCＲ扩增产物先通过 2% 的凝胶电泳鉴定，条

带清晰、无明显的引物二聚体，然后继续进行
DGGE分析，变性胶的质量分数为 10% ( 质量浓度) ，
变性梯度是 45% ～ 65%，然后用 DCode DGGE 电泳
仪( Bio-Ｒad，USA) 跑胶． 电泳在电压 65 V，温度
60℃的 1 × TAE缓冲液中进行，电泳时间为 12 h． 电
泳完成后，凝胶用硝酸银溶液染色 10 min，然后加入
预冷的氢氧化钠溶液，在摇床上缓慢振荡 15 min，用
去离子水冲洗掉过量的染色和显色液，然后用凝胶

成像系统( Gel Doc TM XＲ，Bio-Ｒad，USA) 扫描染色
的凝胶，获得 DGGE条带图像，并通过图像处理软件
( Quantity one v4. 62，Bio-Ｒad，USA) 分析DGGE条带
图像． 通过软件半自动识别每个泳道 DNA条带的数
量、宽度和亮度． 在每个泳道中具有相同迁移距离的
条带被认为代表相同的操作分类单元．

图 2 湖泊水体理化参数的时空动态
Fig． 2 Spatio-temporal dynamics of water physiochemical parameters for Gonghai Lake

1. 5 数据分析
对同一个月份不同深度间水体的理化参数差异

和群落拷贝数变化采用 SPSS 20. 0 软件的 one-way
ANOVA分析，并通过 LSD 检验进行多重比较，最
后通过 SigmaPlot 14. 0 软件作图． 通过 Ｒ 软件分析
群落 α多样性( vegan 程序包) 并作图( ggplot2 程序
包) ． 用 CANOCO 软件的 PCoA( 主坐标分析) 分析
群落的空间分布格局． 在 Ｒ软件中对所有理化因子
进行了膨胀因子筛选( vegan 程序包) ，消除了共线

性高的理化因子，然后通过前选择筛选出对群落结

构有显著影响的理化因子，通过 Pearson 相关性
( psych程序包) 分析不同环境因子对群落多样性的
影响． 通过冗余分析( ＲDA) ( vegan 程序包) 分析不
同环境因子对群落结构的影响程度，并通过方差分

解( VPA) ( vegan程序包) 进一步验证环境因子和空
间距离对群落构建影响的相对贡献． 所有统计分析
过程的置信区间均为 95% ( P ＜ 0. 05) ．

2 结果与分析

2. 1 水体理化性质的时空动态
水体理化参数在各采样深度间存在差异，且不

同因子的变化趋势不同( 图 2) ，形成一定的生境梯
度． 所有月份的 T、pH、DO、EC、SAL和 NH +

4 在不

同的采样深度间差异显著． 在 6 月和 12 月，其它 7
个理化因子( SO2 －

4 、PO
3 －
4 、NO

－
3 、NO

－
2 、TOC、TC和

IC) 在不同采样深度间也存在显著差异( P ＜ 0. 05) ．
T表现出显著的季节性变化，从 4 ～ 8 月逐渐升高，
在 8 月达到最大值而后降低，其中 5 ～ 10 月的 T随
着采样深度的增加而降低，而在 4 月和 12 月随着
采样深度的增加而增加． pH 从 4 ～ 12 月整体呈逐
渐下降的趋势，其中 5 ～ 8 月随着采样深度的增加
而降低; SAL从 4 月开始逐月降低，到 9 月达到最
小值，之后开始升高，其中除了 4 月和 6 月随着采
样深度的增加呈先下降后升高的趋势，其余月份均
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是先增加后减小． 而 NO －
2 的浓度在 4、5、8 和 9 月

不同深度没有显著的变化; TOC 和 IC 的浓度在 8
月和 9 月不同深度没有显著的变化; NO －

3 的浓度只

在 8 月不同深度间没有显著的变化，其它月份变化
显著( P ＞ 0. 05) ．
2. 2 细菌群落丰度和多样性动态
2. 2. 1 细菌群落丰度的动态格局

Q-PCＲ结果显示，从 4 ～ 12 月细菌群落的丰度
有显著变化( 时间动态以不同深度的细菌群落丰度

为重复) ，从 4 ～ 6 月逐渐增加，但是在 7 月却突然
降低，在 8 月达到峰值，而后逐渐降低［图 3 ( a) ］．
各月份不同深度的细菌丰度均有显著性差异，表现

为中层水细菌的丰度( 2、4 和 6 m) 较高，除 5 月和
8 月外，均表现为表层和底层水中细菌的丰度( 0 m

和 8 m) 相对较低［图 3( b) ］．
2. 2. 2 细菌群落多样性的时空格局
经 DGGE分析获得各采样点细菌群落的丰富

度和多样性指数． 结果表明，各月份不同深度间群
落多样性指数( Simpson 和 Shannon 指数) 均有显著
性差异，说明细菌群落的 α多样性在不同深度之间
有明显的变化［图 4 ( a) 和 4 ( b) ］，其中在 5 ～ 7 月
的中层水中多样性相对较高; 12 月份随着采样深
度增加逐渐降低，其它 4 个月在中层水中多样性均
较低． 丰富度指数( Chao1 ) 除了 4 月和 6 月外，其
它月份在不同深度取样点均有显著性差异，其中 7、
8 月沿取样深度有增加的趋势，并在底层达到最
大，其它月份均是表层水( 0 m) 较高． 从 4 ～ 12 月
整体上呈现先减小后增加的趋势［图 4( c) ］．

图 3 不同采样时间和不同深度水体细菌丰度的变化
Fig． 3 Dynamics of bacterial abundance in the water of Gonghai Lake at different depths and times

2. 2. 3 环境因子对细菌群落多样性的影响
细菌群落 α 多样性与环境因子的相关性分析

表明，不同深度细菌群落的 α 多样性主要与水体
T、DO和 SAL浓度显著相关( 图 5 ) ． 其中，4 月和
12 月的细菌丰度分别与 NH +

4 和 TC 浓度显著正相
关，而在 5 月和 7 月细菌丰度分别与 SAL 和 NO －

3

显著负相关［图 5 ( a ) 、5 ( b ) 、5 ( d ) 和 5 ( h ) ］;
Simpson和 Shannon指数在 4 月和 8 月均与 NH +

4 显

著相关，而 5 月份和 10 月份主要与 SAL 显著相关
［图 5( a) 、5 ( b) 、5 ( e) 和 5 ( g) ］; Chao1 指数在 5
月份和 9 月份与 T 显著正相关，在 6 月和 10 月与
IC显著正相关［图 5( b) 、5( c) 、5( f) 和 5( g) ］; 在
12 月，多样性指数与丰富度指数均与 DO显著负相
关［图 5( h) ］．
2. 3 细菌群落的空间分布格局
基于 Bray-Curtis 的 PCoA 排序结果显示，在不

同采样时间和不同深度间细菌群落的空间分布格局

具有明显的差异( 图 6) ． 除 6 月外，其余 7 个月细
菌群落的分布格局在不同深度间均存在差异，尤其

是底层水体中的细菌群落格局明显与其它水层不

同． 通过 PEＲMANOVA组间差异检验进一步表明，
不同深度间的细菌群落具有明显不同的空间分布格

局( P ＜ 0. 001) ，见表 1．
表 1 PEＲMANOVA组间差异检验1)

Table 1 Inter-group difference test of PEＲMANOVA

月份 F P

4 23. 230 0. 001
5 7. 704 0. 001
6 5. 391 0. 001
7 10. 696 0. 001
8 32. 080 0. 001
9 11. 451 0. 001
10 28. 187 0. 001
12 5. 712 0. 001

1) P ＜ 0. 05，表示不同采样点的细菌群落结构有显著差异

2. 4 细菌群落空间格局多样性的驱动因素
通过前选择筛选出对细菌群落空间分布有显著

影响的环境因子，这些环境因子对不同深度的群落

空间结构的影响在每个月份均显著 ( P ＜ 0. 05 ) ．
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图 4 不同采样时间和不同深度间细菌群落的 α多样性指数
Fig． 4 Phylotype richness and α diversity estimators of the bacteria communities at different depths and times

ＲDA分析结果表明，不同的环境因子对不同深度细
菌群落结构的影响程度和方式不一样，其中无机氮

( NO －
3 、NO

－
2 和 NH +

4 ) 浓度对细菌群落结构影响较

大，但是在不同月份间主要的影响因子存在差异

( 图 7) ．
空间距离对细菌空间分布影响很小，并且在个

别月份中影响不显著( P ＞ 0. 05 ) ( 表 2 ) ． 4 月不同
深度细菌群落的空间分布格局受到 NO －

3 、NO －
2 和

TOC 的显著影响［图 7 ( a ) ］( F = 2. 503，P =
0. 047) ，理化因子对群落分布格局的解释率为
26%，总解释率为 49% ( P ＜ 0. 05 ) ( 表 2 ) ． 5 月不
同深度细菌群落的空间分布格局受到 T、SAL 的显
著影响［图 7 ( b) ］( F = 4. 900，P = 0. 006) ，理化因

子和空间距离的共同解释率为 35%，总解释率为
40% ( 表 2) ． 6 月不同深度细菌群落的空间分布格
局受到 NO －

3 和 NH +
4 的显著影响［图 7 ( c) ］( F =

4. 964，P = 0. 005) ，所有理化因子对群落分布格局
的解释率为 50%，总解释率为 59% ( 表 2) ． 7 月不
同深度细菌群落的空间分布格局受到 NO －

3 和 DO
的显著影响［图 7( d) ］( F = 11. 084，P = 0. 001) ，理
化因子对群落分布格局的解释率为 34%，总解释率
为 67% ( 表 2) ． 8 月不同深度细菌群落的空间分布
格局受到 NH +

4 和 SO2 －
4 的显著影响［图 7( e) ］( F =

5. 708，P = 0. 003) ，理化因子对群落分布格局的解
释率为 63%，总解释率为 72% ( 表 2) ． 9 月不同深
度细菌群落的空间分布格局受 T 的显著影响［图 7
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( a) ～ ( h) 分别为不同的采样月份: 4、5、6、7、8、9、10 和 12 月，下同;

数字代表显著相关系数，红色表示负相关，蓝色表示正相关，颜色越深相关性越大，P ＜ 0. 05

图 5 理化因子与细菌群落 α-多样性的相关性分析
Fig． 5 Correlation analysis between physicochemical factors and bacterial community diversity

( f) ］，解释率为 43% ( F = 5. 905，P = 0. 002) ，总解
释率为 45% ( 表 2 ) ． 10 月不同深度细菌群落的空
间分布格局受到 NO －

2 和 SAL 的显著影响［图 7
( g) ］( F = 11. 922，P = 0. 001) ，理化因子对群落分
布格局的解释率为 24%，总解释率为 61% ( 表 2) ．
12 月不同深度细菌群落的空间分布格局受到 DO、
SO2 －

4 的显著影响［图 7 ( h ) ］( F = 6. 103，P =
0. 001) ，所有理化因子对群落分布格局的解释率为
23%，总解释率为 43% ( 表 2) ．

3 讨论

3. 1 细菌群落的 α多样性及其对环境变化的响应
细菌在湖泊生态系统中有着非常重要的作用，

不仅是淡水生态系统中微生物群落的重要组成部

分，也是湖泊物质能量循环的主要参与者［20］． 湖泊
中的细菌驱动着湖泊生态系统中的生物地球化学循

环，其数量众多且种类丰富［21］． 细菌还可在一定程
度上反映水体污染特征及其生态功能演变［22］，因

此可以通过研究其在不同深度及季节下的细菌群落

多样性格局，来反映水体生态系统结构和功能的

变化．
本研究中，PO3 －

4 的浓度在 7 ～ 9 月表层水体中
高于其它月，通常高浓度的磷是水体污染的标

志［23］; 8 月水体的 NO －
3 、NO

－
2 、TOC 和 IC 等理化

参数在不同深度之间没有显著差异( 图 2) ． 细菌丰
度在 4 ～ 12 月整体呈现先增加后减少的趋势，在 8
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图 6 PCoA排序分析不同月份水体细菌群落的分布格局
Fig． 6 Principal coordinates analysis indicating the distribution patterns of bacterial communities at different times

图 7 细菌群落与环境因子的 ＲDA分析
Fig． 7 ＲDA showing the relationship between environmental parameters and bacterial communities

表 2 单独的环境因子( E)、单独的空间因素( S)、环境因子和空间因素的交互作用( E∩S)以及环境因子

和空间因素的总和( E∪S)对细菌群落多样性分布格局解释率的方差分解结果1)

Table 2 Variation partitioning results showing the contribution of environmental ( E) ，spatial ( S) and interaction effects ( E∩S)

as well as the total effect ( E∪S) components of the bacterial communities based on the Bray-Curtis distance

月份
解释率 /%

E S E∩S E∪S
4 26＊＊ 2 20 49*

5 3＊＊ 1＊＊ 35 40
6 50＊＊ 1 7 59＊＊

7 34＊＊＊ 4＊＊＊ 28 67＊＊＊

8 63＊＊＊ 30 － 21 72＊＊＊

9 43＊＊＊ 23 － 21 45＊＊＊

10 24＊＊＊ 5＊＊ 33 61＊＊

12 23＊＊＊ 5＊＊＊ 15 43＊＊

1) * 表示 P ＜ 0. 05，＊＊表示 P ＜ 0. 01，＊＊＊表示 P ＜ 0. 001
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月显著高于其它月的细菌丰度，而 7 月略有下降，
通过分析表明这种差异性主要与水体营养状况相关

( 图 5) ，这可能是因为夏季降雨量大，将周边土壤
中的营养物质带入水体从而改变了湖泊的环境因

子［24］，环境因子的变化使细菌群落的结构特征与

功能特征发生变化，从而对细菌群落的丰度造成了

影响［25］． 7 月和 9 月细菌群落丰度的降低可能是由
于旅游旺季导致的人为干扰强烈，这种物理干扰破

坏了湖泊水体的群落结构［26］，进而改变了细菌的

丰度．
在不同月份的不同取样深度下，群落 α多样性

指数( 丰富度和多样性指数) 具有显著差异． 结果表
明，影响细菌群落 α 多样性的环境因子主要包括
T、DO和其它理化因子( 图 5) ，说明微生物群落的
多样性会受多种环境因子的共同影响而呈现不同的

变化． 这是因为细菌群落组成和多样性随湖泊深度
的变化与环境异质性密切相关，例如: 光照、溶解
氧和温度随着水深增加而变化( 图 2) ; 水体初级生
产力、营养盐浓度等也沿着水深而发生相应地变
化，这与已有研究结果一致． Adams等［27］的研究表
明温度可以增加生态系统中细菌的代谢能力，湖泊

细菌群落组成更多受到了温度的驱动; 而营养盐对

于湖泊生态系统来说，可通过“上行效应”直接影响
水体细菌群落的组成和分布［28］，也可通过影响水

体细菌的捕食者( 异样鞭毛虫和纤毛虫) 的组成和

丰度，间接影响水体细菌群落结构和多样性［5］．
3. 2 细菌群落的空间分布格局和适应机制
群落空间分布格局的形成是物种被逐层筛选的

结果，确定性过程和随机过程是微生物群落多样性

维持机制的重要原因，它们的相对重要性决定了微

生物群落的分布格局［29］． 不同生境中的细菌群落
多样性维持机制和群落分布格局明显不同［30，31］，

确定和随机过程的相对重要性取决于环境类型、环
境条件以及生物体特性． 本研究表明，不同月份以
及不同深度间的细菌群落具有明显不同的空间分布

格局( 图 6) ，细菌群落结构均具有显著性差异( P ＜
0. 001) ，见表 1，这种多样性格局受到环境选择( P
＜ 0. 01) 和扩散限制的双重影响( 表 2 ) ，环境选择
是主要的驱动力．
空间距离对细菌群落多样性格局的影响很小，

而不同的环境因子对不同深度细菌群落结构的影响

程度和方式不同，说明环境选择在细菌群落构建过

程中有重要的作用( 图 7) ． 这是由于湖泊( 水深≤
200 m) 水体在垂直层温差较大( ΔT ＞ 0. 2 ℃·m －1 )

的情况下产生的水体分层现象［32，33］，阻碍了不同

深度水体间的垂直物质交换，进而对湖泊内各种理

化过程、生物的新陈代谢和物质分解产生影响［34］，
而浅水湖通常被认为是没有产生分层现象的均一

体［35］． 本研究中，在不同深度的取样点较接近( 间
隔为 2 m) ，湖泊不同深度之间的温差小［0 ～ 2. 5
℃·m －1，图 2( k) ］，细菌群落在不同深度间的扩散
阻力小，物种均匀分布，物种多样性格局只在一定

程度受到了空间分布的调控作用( 表 3) ． 而 6 月在
不同深度水体中细菌群落空间分布没有明显的分层

现象，这可能是因为在 6 月频繁的人类活动，破坏
了水体固有的分层现象，因此不同深度细菌群落的

空间分布较其它月份的差异要小; 另一个可能的原

因是在 6 月充沛的降雨附带更多的营养物质流入湖
泊，从而降低了不同深度水体间的营养物质差异，

因此细菌群落的差异性减小［图 6 ( c) ］． 从方差分
解的结果来看，空间距离和环境因子的交互作用对

细菌群落结构的构建也有重要作用，这是由于空间

分布影响了环境因子，进而改变了细菌群落结构．
对于未解释的部分，可能受到微生物群落种间关系

或其他未测量的环境因子的影响． 总之，在 GH 中
确定性过程和随机过程对细菌群落的构建都有影

响，且影响强度在不同月份间存在差异．
就湖泊生态系统而言，其内部的细菌群落结构

及多样性受多种因素制约． 本研究结果显示，无机
氮( NO －

3 、NO
－
2 和 NH +

4 ) 浓度是驱动细菌群落空间

分布格局形成的重要因素，但是在不同月份间主要

的影响因子存在差异( 图 7) ． 这可能是由于底物浓
度的变化导致参与水体氮循环不同过程的细菌类群

的比例发生了变化，因为细菌群落在不同环境中可

表现为不同的生活策略［31］，从而环境因子的变化

引起细菌群落结构的变化． 随着各种测序技术的进
一步发展，为人们认识湖泊水体细菌的相关功能提

供了有利的支持，也大大促进了人们对湖泊水体细

菌生态功能的认识［5］． 将细菌群落结构和特定生态
功能联系起来，一直是众多微生物生态学家努力解

决的问题，这也是本课题组下一步要解决的问题．

4 结论

( 1) 在宁武 GH 亚高山湖泊的细菌群落中 ( 不
同月份的不同深度之间) ，细菌群落丰度和 α 多样
性( 丰富度和多样性指数) 具有显著差异，这种差异

性主要与水体营养状况相关．
( 2) GH不同深度之间的细菌群落具有明显不

同的空间分布格局，这种多样性格局受到环境选择

和扩散限制的双重影响，而环境选择是主要的驱动

力． 无机氮 ( NO －
3 、NO －

2 和 NH +
4 ) 浓度是影响 GH

亚高山湖泊细菌群落多样性格局的主导因子．
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