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摘  要: 好氧不产氧光合细菌(AAPB)的多样性在海洋中已经广泛研究, 但在富营养化湖泊中却研

究甚少。通过构建和分析 AAPB 光合中心合成中的关键基因 pufM 克隆文库, 以期揭示乌梁素海

富营养化湖区 AAPB 分布及其系统发育多样性, 探讨其在富营养化湖泊中的功能和作用。对乌梁

素海红圪卜湖区水体文库中的 52 个克隆子进行分析, 产生了 28 个 OTU, 文库覆盖度达到 71.4%, 
反映出文库有较好的代表性。同源性和系统发育分析结果表明, 乌梁素海红圪卜湖区 AAPB 有较

高的多样性, 与我们之前所发现的同一湖区总细菌多样性较低形成鲜明对比。所获得的序列分属

7 个亚群, 即 γ-Proteobacteria (44.2%, 含 Group-1, -2 和-3 共 3 个亚群)、β-Proteobacteria (21.2%)、
Rhodobacter-like (7.69%)及 2 个未知亚群 unknown Group-1 (21.2%)和 Group-2 (5.77%)。其中

γ-Proteobacteria 占到总克隆的 44.2%, 在低盐的乌梁素海环境中出现高比例的 γ-Proteobacteria 之

前并未见类似报道, 并且乌梁素海中存在一些可能是富营养化湖泊特有的 AAPB。这表明 AAPB
可能在富营养化湖泊生态系统的维持和稳定中有重要作用。 
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Abstract: The diversity of aerobic anoxygenic phototrophic bacteria (AAPB) has been well examined 
in marine habitats, but that in eutrophic lake are little known. Gene pufM is related to biosynthesis of 
photosynthetic reaction center and is widely used in diversity analysis of AAPB. This study constructed 
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and analyzed pufM gene library, to reveal the distribution and phylogenetic diversity of AAPB and 
discuss their role of AAPB in eutrophic zone of Lake Ulansuhai. 52 clones of the library were obtained, 
analyzed and clustered into 28 operational taxonomic units (OTUs). Coverage analysis showed that the 
library coverage value was of 71.4%, which indicated that the clone library could provide a fine inven-
tory of AAPB diversity in the lake. Phylogenetic and statistical analysis of clone library revealed a 
higher AAPB diversity in the lake, which has a sharp contrast with lower total bacteria diversity of the 
same lake according to our previous study. Sequences obtained in this study belonged to seven sub-
groups, namely γ-Proteobacteria (44.2%, including Group-1, -2 and -3), β-Proteobacteria (21.2%), 
Rhodobacter-like (7.69%) and unknown Group-1 (21.2%) and Group-2 (5.77%). Higher proportion of 
γ-Proteobacteria in lower salinity lake like Ulansuhai, has not been reported before. Some unique 
AAPB ecotypes were probably related to eutrophic lake habitat. This suggested that AAPB play an im-
portant role in maintenance and stability of eutrophic lake ecosystems. 

Keywords: Aerobic anoxygenic phototrophic bacteria, pufM, Community composition, Phylogenetic analy-
sis, Diversity 

好氧不产氧光合细菌(Aerobic anoxygenic pho-

tosynthesis bacteria, AAPB) 是在有氧条件下以有机

物、硫化物或氨等作为供氢体, 通过细菌叶绿素捕

获光能进行光合作用但并不释放氧气的一类原核生

物。AAPB 广泛分布于各种环境, 包括海洋和热泉[1]、

河流河口[2]以及内陆湖[3]。其生物量占整个微生物群

落的比例, 在海洋中约为11%[1], 在河口中最高可达

34%[2], 而 在 一 些 高 山 湖 泊 中 的 比 例 甚 至 超 过 了

50%[3]。Beaty[4]提出 AAPB 的光合能力有利于在寡

营养环境中提升竞争力, 这意味着 AAPB 的丰度和

多样性会随环境中营养丰富程度的提高而降低, 反

之亦然。世界上营养最贫乏的南太平洋海沟中的

AAPB 达到了24.2%[5]。而 Jiang[6]的研究结果表明, 

AAPB 在营养相对贫乏的西藏盐湖中丰度较高但多

样性较低。可见, AAPB 与环境中的营养关系还不确

定。目前, 在对海洋 AAPB 生态学粗略了解的基础

上, 微生物学家的注意力正转向淡水湖泊、河流和

土壤, 这些环境最有可能和人类产生直接的相互作

用[7]。另外, 相对于海洋等高含盐环境, 人们对富营

养化碱性湖泊中 AAPB 分布和多样性的研究与认识

严重不足。富营养化湖泊中 AAPB 的多样性和丰度

是否低于海洋的, 与营养程度有何关系? 是否存在

特定的富营养化湖泊生态类型的 AAPB? 是否有特

殊 AAPB 与偏碱性高原草型浅水湖泊相联系? 基于

这些问题, 本文通过构建和分析富营养化湖泊乌梁

素海 pufM 基因文库, 揭示 AAPB 系统发育多样性, 

初步探讨富营养化环境中 AAPB 的分布特征及特殊

生态类型与环境因素相关情况, 进而为富营养化水

体生态环境的修复提供理论依据。 

乌梁素海(40º47′−41º03′ N, 108º43′−108º57′ E)
位 于 内 蒙 古 西 部 巴 盟 乌 拉 特 前 旗 , 湖 面 海 拔

1018.79 m, 现有水域面积约 293 km2, 属浅水湖(平
均水深约 1.0 m, 最深约 2.5 m), 是黄河流域最大的

湖泊, 是地球上同纬度地区最大的自然湿地(已列入

世界湿地公约)。近些年来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 , 

加上部分工业废水的排放, 使乌梁素海成为世界上

典型的重度营养化的草型湖泊[8]。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集及环境参数 
实验样品采自乌梁素海富营养程度较高的红圪

卜湖区(HGB site)[9], 采样时间为 2008 年 11 月 15
日, 以自制采样瓶采集远离岸边和航道湖区表层水

(10 cm−20 cm), 样品置于低温(4°C)保温箱中并迅

速运回实验室处理。采集样品一部分用于 AAPB 多

样性分析 , 另一部分用于反映水质情况的铵态氮

(NH3-N)、硝态氮(NO3-N)、总氮(TN)、总磷(TP)、

硫化物(S)、化学需氧量(CODMn)、溶解有机碳(DOC)
和叶绿素 a (Chl a)的分析测定。叶绿素 a 的测定采

用分光光度计法[10]; 总磷的测定采用钼酸铵分光光

度法(GB 11893-89); 总氮的测定采用碱性过硫酸钾

消解紫外分光光度法(GB 11894-89); 氨态氮的测定

采用水杨酸-次氯酸盐光度法(GB 7841-87); 硝酸盐

氮的测定采用酚二黄酸光度法(GB 7840-87); 硫化

物 的 测 定 采 用 对 氨 基 二 甲 基 苯 胺 光 度 法 (GB/T 
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16489-1996); COD 的 测 定 采 用 重 铬 酸 盐 法

(GB11914-8)[10]。 

1.2  样品处理及总 DNA 的提取 
将采集水样先用 10 µm 孔径的滤膜(所有滤膜

均为美国 Millipore 公司生产, 直径 45 mm)预过滤, 
然后再过滤到 0.22 µm 的滤膜上, 过滤 150 mL 水样, 

将过滤好的滤膜用铝箔纸包好, 经液氮速冻后放入

−70°C 保存直至分析[11]。总 DNA 提取用酶解和冻融

结合的提取方法, 参考 Ausubel 等[12]进行。随后对

提取到的 DNA 用凝胶回收试剂盒(北京中科瑞泰)按

操作手册进行纯化。 

1.3  PCR 扩增及文库构建 
pufM 为编码光反应中心小亚基的一个基因, 作

为不产氧光合作用的标记基因, 近来被广泛用于环

境 AAPB 的多样性分析[13]。本文选用 pufM 引物

pufM_uniF: 5′-GGNAAYYTNTWYTAYAAYCCNT 
TYCA-3′; pufM_uniR: 5′-YCCATNGTCCANCKCC 
ARAA-3′[13], PCR 反应体系 : 0.5 μL DNA 模板(约
50 mg/L), 0.1 µL Ex-Taq 酶, 2 µL 扩增 Buffer, 1.6 µL 

dNTPs (2.5 mmol/L), 引物 (20 µmol/L)各 0.2 µL, 
Mg2+终浓度为 1.5 mmol/L, 补水使总体积至 20 µL。

反应条件: 94°C 5 min; 94°C 1 min, 48°C 1 min, 72°C 

1 min, 30 个循环; 72°C 10 min。扩增产物经 1%的琼

脂糖凝胶电泳进行检测, 目的条带约为 190 bp。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

纯化备用。将纯化后的 PCR 产物连接到 pMD19-T
载体(大连宝生物)上, 然后转化入大肠杆菌 DH5α感

受态细胞, 涂布培养, 构建成文库。 

1.4  测序与系统发育分析 
从文库中随机挑选了 52 个阳性克隆送上海生

物工程有限公司(Sangon)测序。序列用 NCBI 数据库

的 BLASTx 程序与数据库中进行相似性比对搜索, 

选择参比序列。以 Kimura_2 模型计算进化距离、以

邻接法(Neighbor-joining, NJ) MEGA 软件构建系统

发 育 树 [14], 自 举 值 为 1000 。 序 列 已 全 部 提 交

GenBank 注册, 登录号为 GU458804−GU458855。 

1.5  多样性指数分析 
序列对于可操作的分类单元(Operational taxo-

nomic unit, OTU) 的 聚 类 分 析 使 用 软 件 DOTUR 

(http://www.plantpath.wisc.edu/fac/joh/dotur.html)完

成。统计了以下参数: Taxa, 以 6%的核酸差异作为

分类标准时的 OTU; Individual, 文库中筛选出来的

总的阳性序列数目 ; 覆盖率 (Coverage), 覆盖率  = 

1− (N/Individual), N 为整个文库中只出现一次的克

隆子数目; 多样性指数(Shannon 和 Dominance), 反

映物种多样性, Shannon-Weaver (H′)是一个综合物

种丰度和各物种的相对比例这两方面因素的一个多

样性指数。Dominance 表示某种生物在群落中所占

的 优 势 程 度 。 其 计 算 公 式 分 别 为 i i
i 1

ln
s

H' P P
=

= −∑ , 

2
i

i 1
1

s
D P

=
= − ∑ , 其中 i

i
nP
N

= , Pi 为每个分类单元代表

克隆数占有总分析克隆数的比例, S 为总 OTU 数, ni

为第 i 种 OTU 的克隆数, N 为总克隆数; 均匀度指数

(Evenness), 反映了群落中不同物种多度分布的均

匀 程 度 , 其 计 算 公 式 为 maxE=H'/H , Hmax 为 最 大

Shannon 指数, 大小为 log2(S), S 同上所指; Margalef

指数 , 可反映物种的丰富度 , 其计算公式为 dMa = 
(S−1)/lnN, S、N 同上所指。 

2  结果与分析 

2.1  环境参数 
环境参数分析结果表明, 所研究乌梁素海湖区

pH 值为 8.22, 碱性程度接近碱水湖的 pH (> 9.0), 碱

性较强; 水温为 5.4°C, 水深 0.75 m 为浅水湖区。湖

水中 TN 含量 1.45 mg/L, TP 含量 0.45 mg/L, 超过国

际上对富营养化的界定水平(TN > 1.2 mg/L, TP > 

0.11 mg/L); 硫化物(S)为 0.23 mg/L , 氨氮(NH3-N)
为 0.68 mg/L, 硝酸盐氮(NO3-N)为 0.68 mg/L, 化学

需氧量(CODMn)为 108 mg/L, 溶解有机碳(DOC)为

86.9 mg/L。我们测定所得叶绿素 a 浓度为 21.5 μg/L, 
低于一般富营养化湖泊的水平(> 78 μg/L)。 

2.2  多样性指数分析 
PCR 扩增得到 pufM 片段长度约 190 bp, 对此片

段构建基因文库并随机选取文库中的 52 个克隆子, 
产生了 28 个 OTU。文库覆盖率为 71.4%, 覆盖度较

高, 文库可用于评估 AAPB 多样性。经计算得出, 
Dominance、Shannon、Evenness 和 Margalef 值都较

高 , 分别为 0.9467、3.1425、0.6537 和 6.8333。

Shannon-Weaver 高于内陆湖泊洱海和嘎海的 1.42 和

0.49[6]。说明富营养化的 HGB 湖区 AAPB 有较高

的多样性, AAPB 种群很丰富, 还存在明显的优势

类群。 
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2.3  群落组成和系统发育多样性 
我们在 28 个 OTU 中分别从每个 OTU 中取了一

个代表序列, 通过 BLASTn 分析其在 GenBank 数据

库中最同源序列和最同源序列所处的环境(表 1)。代

表序列与处于同一 OTU 中的其他序列同源性分析

结果基本一致, 故在 BLAST 和系统发育分析时只列

出了代表序列。由表 1 可见, Group-1、-6 为优势类

群, 各占全部克隆的 21.2%; 而 Group-3 次之, 占

19.2%; Group-2 类群所占比例最小, 仅为 5.77%。另

外, 表 1 所列同源序列来源环境分析表明, 乌梁素

海中 pufM 主要与河口、海洋和富营养化湖泊中的序

列相似。 

将最同源序列及不产氧光合细菌主要属的代表

作为参比序列, 以 NJ 法构建了系统发育树(图 1)。

由图 1 可见, 本研究的多数序列未能与参比序列归

为一簇, 而是各自形成独立的簇。pufM 蛋白系统发

育树(结果未列出)显示两种系统发育树的拓扑结构

基本相同。由系统发育树可将所有序列归为 7 个亚

群: 其中之一为 α-3 Proteobacteria 类中的 Rhodo-

bacter-like 亚群, 以及 6 个其他亚群。其中有 4 条

pufM 序列属于 Rhodobacter-like 亚群, 占到总克隆

的 7.69%, 形成 2 个 OTU。 
结合同源性(表 1)和系统发育(图 1)以及 DOTUR

分 析 结 果 , Group-3, -4, -5 三 个 亚 群 与

γ-Proteobacteria 有较高相似性, 在发育树上形成 3
个分支, 故 Group-3、Group-4 和 Group-5 三个亚群

可能属于 γ-Proteobacteria, 3 个亚群共含有 13 个

OTU, 占 总 克 隆 数 的 44.2% 。 Group-6 亚 群 与

β-Proteobacteria 进化距离较为接近, 因此将其归为

β-Proteobacteria, 占全部克隆的 21.2%。Group-1 和

Group-2 两个亚群与可培养的纯系进化距离都比较

远, 将它们归入 2 未知类群, 占到总克隆的 27%。令

人奇怪和感兴趣的是, Group-1 类群未包含任何一个

参比序列, 而其序列全部是来自本研究的序列。说

明 乌 梁 素 海 存 在 大 量 稀 有 未 被 培 养 的 类 群 , 且

AAPB 多样性很高。 

3  讨论 

3.1  乌梁素海富营养化湖区水体 AAPB 多样性及

其与环境的关系 
本文基于 PCR 扩增的分子生物学方法构建和分

析了乌梁素海富营养化湖区 AAPB 基因文库。虽然

分子生物学方法可能会高估环境中微生物的多样

性 , 但目前只能通过优化方法以降低偏好和假象

的程度 [15]。为此 , 本研究中对可能的关键环节进

行了优化 , 如提取环境总 DNA 时采取了酶解和冻

融结合 [16], 不同批次/管 PCR 产物混合后回收, 序

列分析时去除嵌合体等方法[15]。结果表明, 该文库

覆盖度大于 70%, 能代表所研究环境中 AAPB 多样

性的基本情况, 并且其文库多样性指数、丰富度指

数和均匀度指数数值都较高, 均高于高原湖泊青海

湖、洱海和尕海[6], 以及东海、北太平洋、东北太平

洋、白令海 [17]的相应指数。由此可见 , 乌梁素海

AAPB 多样性较高 , 特别是明显高于很多高含盐

环境。乌梁素海中 AAPB 高多样性的原因首先可

能是与补给水源的多样化有关。乌梁素海库容约

3 亿 m3, 每年初春季节(大约在 4 月 15 日左右)会利

用黄河凌汛间隙水补水 7000 万 m3, 此外她还接纳

农田退水、工业污水及生活用水等, 因此, 乌梁素海

中菌群受到强烈的河流和陆地等外源输入的影响。

其次 , 乌梁素海属于浅水湖 [8], 内蒙古高原经常性

的风扰动可能会使沉积物中的 AAPB 释放到水体中, 

从而使水体中 AAPB 多样性更加丰富。所以, 在比

较不同环境(例如海洋和淡水湖泊)中 AAPB 甚至其

他微生物多样性时, 应综合考虑多种环境因子的影

响。无论原因如何, 乌梁素海中 AAPB 丰富的多样

性至少提供了对过去关于多样性和营养关系推测

(即认为多样性会随营养程度增高而降低 [6])的否定

证据。因此, 我们推测在营养程度高的环境中 puf

等光合基因可能并不活跃, 营养浓度只是调控光合

基因的表达水平而并不能决定携带菌在环境中能否

存在或存在的多寡。 

我们以前的研究 [9]表明, 乌梁素海中总细菌的

多样性受富营养化等因素的影响而较低, 太湖中也

有类似情况[18], 说明现在的乌梁素海生态系统已经

比较脆弱。根据“生态保险理论”及后来的争论 [19], 

生物多样性的降低预示着生态环境的恶化。然而 , 

本研究却揭示出乌梁素海中 AAPB 有较高的多样性, 

这说明 AAPB 在诸如乌梁素海等受富营养化等污染

严重的湖泊中具有重要的生态功能, 可能正是因为

高多样性的 AAPB 等功能类群微生物的存在和发展, 

才使得这些脆弱的生态系统得以维持。但是, 其作

用机理和过程还有待进一步深入研究。
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表 1  亚群 pufM 代表序列同源性分析及序列来源环境比较 
Table 1  Homology analysis and comparison of source habitat of representative pufM sequence 

代表克隆 
Representative Clone 

克隆数 
Clone number

登录号 
Accession No. 

相似度 
Similarity (%)

环境 
Habitat 

亚群 
Subgroup 

比例 
Proportion (%)

WHP206 (GU458806) 3 EU191512 87 Estuary Group-1 21.2 

WHP207 (GU458807) 7 EU191564 86 Estuary   

WHP224 (GU458822) 1 EU191438 88 Estuary   

WHP220 (GU458818) 2 EU191381 84 Estuary Group-2 5.77 

WHP229 (GU458826) 1 EU191456 86 Estuary   

WHP217 (GU458815) 4 FJ589087 81 Eutrophic lakes Group-3 19.2 

WHP227 (GU458824) 2 EU191597 84 Estuary   

WHP258 (GU458847) 2 EU191381 84 Estuary   

WHP218 (GU458816) 1 AM162715 83 Sediments of an eutrophic 
brackish lagoon   

WHP241 (GU458837) 1 FJ589087 81 Eutrophic lakes   

WHP201 (GU458804) 1 DQ093230 91 Ocean Group-4 11.5 

WHP222 (GU458820) 2 DQ093228 89 Ocean   

WHP261 (GU458850) 3 DQ093255 90 Ocean   

WHP260 (GU458849) 1 DQ093239 87 Ocean Group-5 13.5 

WHP267 (GU458855) 1 DQ093239 89 Ocean   

WHP209 (GU458809) 1 EU191510 92 Estuary   

WHP213 (GU458812) 3 AY731114 88 Ocean   

WHP219 (GU458817) 1 EU191510 89 Estuary   

WHP235 (GU458831) 2 DQ093232 92 Ocean Group-6 21.2 

WHP239 (GU458835) 1 DQ093247 91 Ocean   

WHP208 (GU458808) 1 DQ093255 94 Ocean   

WHP250 (GU458842) 2 AY731117 93 Ocean   

WHP257 (GU458846) 2 AY731109 90 Ocean   

WHP234 (GU458830) 1 DQ093255 91 Ocean   

WHP231 (GU458827) 1 DQ093230 91 Ocean   

WHP237 (GU458833) 1 DQ093247 89 Ocean   

WHP238 (GU458834) 3 EU191380 85 Estuary Rhodobacter-like 7.69 

WHP255 (GU458844) 1 AY675567 84 Ocean   

 

3.2  乌梁素海富营养化湖区水体 AAPB 类群及其

与环境的关系 

本研究所获得的乌梁素海富营养化湖区 pufM
序列分属 28 个 OTU。系统发育分析表明, 28 个 OTU

中的代表序列在系统发育树上分别落入 7 个不同的

簇 ,  分 别 为 Group-1、 -2、 -3、 -4、 -5、 -6 和

Rhodobacter-like, 他们代表了 7 个细菌亚群(图 1)。

Zeng 等利用 DOTUR 软件研究分析 AAPB 属、种

pufM 序列之间的距离之后认为, 基于此 puf 序列距

离进行种、属和门的分类的 Cutoff 值分别为 0.06、

0.15 和 0.48[20]。同样经过 DOTUR 分析, 结果表明

本 研 究 中 的 Group-6 与 AAPB 属 Roseate les 
sp.(β-Proteobacteria)间的进化距离(0.27) < 0.48, 

Group-3 与 Thiocapsa  sp .和 Al lochroma sp . 

(γ -Proteobac ter ia )的 进 化 距 离 为 0 .33 ,  Group 

Rhodobacter-like 与 Rhodobacter sp.的进化距离为

0.31, 而其他亚群与现有已分离培养细菌进化距离

较远(0.33−0.70)。因此, 认为本研究中的 Group-6 (占
全部克隆的 21.2%, 两个最优势菌群之一, 见表 1)

亚群属于 β-Proteobacteria, 而另一菌群 Group-3 (占
了全部克隆的 19.2%)属于γ-Proteobacteria, 可能属

于 Thiocapsa 或 Allochroma。Group Rhodobacter-like

虽然与 Rhodobacter 属的进化距离(0.31)大于 Zeng
等[20]建议的属水平上分类的 Cutoff 值(0.15), 但本

研 究 的 系 统 进 化 发 育 树 ( 图 1 ) 显 示 此 亚 群 中 的

WHP255、WHP212、WHP238 和 WHP247 很好地与
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图 1  乌梁素海环境水体 pufM 基因的系统发育树 
Fig. 1  Phylogenetic tree of pufM gene sequences in Lake Ulansuhai water  

Note: A: All sequences; B: Unknow group (Group-1, Group-2); C: Group-3; D: Group-4; E: Group-5; F: Group-6; G: Group Rhodobacter-like 
data in parentheses are the GenBank accession numbers. Numbers at the nodes indicates the levels of bootstrap support based on 
neighbor-joining analysis of 1000 resampled datasets. The scale bar represents 5 nucleotide substitutions per 100 nucleotides. Chloroflexus 
aurantiacus severed as outgroup. 
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Rhodobacter spp. 聚在一起 , 且没有包含任何其他

属的菌种 , 这说明应用 pufM 作属水平上分类的

Cutoff 值设置为 0.31 左右可能更为合适。但需要注

意的是 , 细菌之间光合基因存在有水平转移的可

能[21], 基于功能基因 puf 等和看家基因 16S rRNA 得

出的分类和系统发育分析结果并不总是一致。结合

BLAST 结 果 分 析 , Group-4 、 -5 两 个 亚 群 与

γ-Proteobacteria 有 较 高 同 源 性 (87%−92%), 因 此 , 

认为 Group-4、-5 两个亚群属于γ-Proteobacteria。这

样, 乌梁素海γ-Proteobacteria 所占比例高达 44.2%。

由 DOTUR 结果显示, 所有的克隆序列均未达到在

种分类水平上加以区分的进化距离(0.06)。这意味

着乌梁素海中蕴藏着许多现在尚不为我们所知的

AAPB, 这些微生物资源或许具有值得我们努力发

掘和保护的功能。 

有研究表明盐度对 AAPB 群落组成结构有着重

要 的 影 响 作 用 。 AAPB 的 构 成 随 着 盐 度 的 增 加

α-Proteobacteria 类群和 γ-Proteobacteria 类群所占

该 环 境 AAPB 类 群 的 比 重 会 相 应 的 增 加 , 而

β-Proteobacteria 类群的比重会减少[6]。在含盐高的

水体中 α-Proteobacteria 类群和 γ-Proteobacteria 类

群的 AAPB 占大部分[2], 如 Delaware 入海口有至少

50%的克隆与 γ-Proteobacteria 类群相似, 有氧海区

γ-Proteobacteria 类群也占到 34.5%。淡水河流和淡

水湖泊中的 AAPB 优势类群是 β-Proteobacteria 类

群[2]。而在线 BLASTn 分析, 本研究所获得的乌梁

素海富营养化湖区 pufM 序列的最同源序列局限于

河流入海口、海洋和富营养化湖泊。我们较容易理

解较丰富的 β-Proteobacteria 存在于属于淡水湖泊

的 乌 梁 素 海 之 中 。 但 是 , 乌 梁 素 海 中

γ-Proteobacteria 占全部 AAPB 的比例高达 44.2%, 

之 前 并 未 见 类 似 报 道 , 此 结 果 有 些 令 人 费 解 。

γ-Proteobacteria 类群的 AAPB 在乌梁素海中占绝对

优势, 其原因之一可能是乌梁素海的弱盐碱性的影

响, 其二可能是黄河中有关 AAPB 在乌梁素海中进

一步的繁殖扩大。对与盐碱性的思考, 因乌梁素海

地处河套土壤盐碱化严重的地区, 并且该湖水循环

少、蒸发量大, 可能使得湖水盐碱性增加。pH 测定

发现其湖水偏较强的碱性(> 8.7)。在盐度分析中, 使

用了 HANA 便携盐度计(精度 0.1%)进行测定, 但是

未有读数, 说明盐度很低。 

Group-1 和-2 的成员在进化树(图 1)中单独形成

两簇, 而未和参比菌掺杂, 这可能是乌梁素海中存

在的特殊菌群。还有, Group-3 中的 60% (4 + 1 + 
1/10) pufM 序列最同源序列来自于富营养化湖泊 , 

尽管他们之间的同源性不是很高(81%−84%), 但这

些序列与其他来源、特别是非富营养化环境 pufM 基

因同源性更低(< 79%), 携带这些 puf 基因的 AAPB

可能是富营养化水体中特有的。对这些微生物数量

和种类的分析, 将有助于从生物角度理解和监测水

生生态系统环境变化。 
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