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摘要：水体中微生物对环境的改变有着敏感的响应。１６ＳｒＲＮＡ基因克隆文库可以同时反映标本中的
细菌种类和各种细菌的相对比例。本研究构建环境样品１６ＳｒＲＮＡ基因的克隆文库，解析长白山小天
池入水口和长白瀑布下水潭两个典型水体样本中的细菌种属多样性特征，并探讨其与水体性质的关

系。小天池文库共获得８９条１６ＳｒＲＮＡ基因序列，分别属于１０个类群，其中Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ是主要
类群 （占总数的２３６％）。长白瀑布文库共获得８８条序列，分别属于８个类群，以 Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
为主要类群 （占总数的 ３５２％）。Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ、Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ和 Ｇａｍｍａｐｒｏ
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ是两个样本共有的优势类群，而 Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ和 Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ只在小
天池入水口处检出。长白瀑布水潭中的细菌群落多样性明显偏低，种群均匀度指数也较低，但两样本

的地理距离极短，认为人类活动可能是导致这种差异的原因。
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０　 引言

水生生态系统中的微生物最为敏感并极易受环

境影响，可以指示环境的变化。微生物不仅是水生

生态系统中生物量的重要组成部分，而且影响物质

循环和营养传递的过程。浮游细菌的活动能决定水

体中食物链基本环节的发展，还影响着水体的营养

状况［１］。同时，微生物在过去或现代正在进行的

地质过程中也起到重要作用，如微生物在各种水体

（包括地下水）中的沉积作用以及在地壳表层的风

化作用等。研究表明，微生物影响和改变地质环境

的方式是多种多样的。

对水体中细菌群落结构的研究，是全面认识微

生物作用过程的先决条件，也为研究水体性质的变

化和差异提供重要证据。借助有机地球化学和现代

分子生物学手段，研究微生物本身或地质体中来源

于微生物的有机组分的组成和结构特征，可以帮助

揭示微生物的群落结构和地球化学过程，为寻求环

境演变、生命起源等重大科学问题的答案提供

线索。

然而，传统的分离培养方法仅能获取环境中不

到１％的细菌类群，导致对环境中细菌分布认识的
失真［２］。利用１６ＳｒＲＮＡ基因克隆文库为代表的分
子生物学方法进行微生物生态学研究，可以检测出

实验室条件下不能培养的细菌，从而大大提高对水

体、土壤等环境中微生物多样性认识的全面

性［３，４］。微生物群落结构与环境因子作用关系复

杂，水体中微生物的多样性及其与环境的关系日益

受到关注［６］。

长白山是中国 ＡＡＡＡ级旅游风景区和自然保
护区，绝大多数地区仍保持原始状态。长白山天池

为源头的水流经１２５０ｍ后，成为落差６８ｍ的长
白瀑布，下方为一水潭［７］。长白瀑布是著名的旅

游景点，旅游旺季游人众多。小天池距长白瀑布约

３ｋｍ，位于二道白河西岸的密林深处，池水主要来
自长白山天池和天然降水，入水口附近长期禁止游

客进入，水体自然状态保护良好［８］。

随着近年来旅游业的迅速发展，长白山已经出

现局部地区旅游设施密集、污染物任意排放等生态

环境问题［９］，关于长白山土壤微生物群落结构等

方面已有较多研究［１０］，但是关于长白山自然水体

中细菌群落结构特征及其受人类活动影响的研究报

道尚鲜公布。本文试图通过构建环境样品 １６Ｓ
ｒＲＮＡ基因的克隆文库，分析长白山小天池入水口
和长白瀑布下水潭两个典型水体样本中的细菌种属

多样性特征，并结合水体性质的差异，讨论人类活

动对细菌多样性的影响。

本研究为长白山地区水体微生物群落多样性和

生态研究等提供了新资料，为进一步认识长白山自

然保护区的生物多样性面貌增加了新内容，为监控

和评估自然环境变化提供了新数据，也为合理规划

旅游资源和加强环境保护提供了重要的参考依据。

１　 材料与方法

１１　 水体样品的采集
２０１３年７月１２日，在长白山小天池入水口处

（４２°０３′３５″Ｎ，１２８°０３′４７″Ｅ）和长白瀑布下方水潭
（４２°０２′３０″Ｎ，１２８°０３′４２″Ｅ）用灭菌过的无菌样瓶
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采集表层水样各１Ｌ用于提取 ＤＮＡ构建１６ＳｒＲＮＡ
基因克隆文库。用高温灼烧过的无菌棕色玻璃瓶采

集表层水样３０ｍＬ用于检测水的离子浓度，每个取
样点取３个平行样品。全部样品置于样品箱内，冷
冻储存运至实验室－８０℃贮存直至实验。

样品解冻后，用０２２μｍ无菌微孔滤膜过滤，
将膜装入２ｍＬ无菌冻存管中，－８０℃贮存。
１２　ＤＮＡ的提取和扩增

微生物ＤＮＡ使用ＵｌｔｒａＣｌｅａｎＳｏｉｌＤＮＡｋｉｔ（Ｍｏ
Ｂｉｏ，ＳａｎＤｉｅｇｏ，ＣＡ，ＵＳＡ）提取。使用细菌通用引
物２７ｆ（５′－ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴＧＧＣＴＣＡＧ－３′）和
１４９２ｒ（５′－ＡＣＧＧＧＣＧＧＴＧＴＧＴＲＣ－３′）扩增提取
出的 ＤＮＡ。ＰＣＲ反应体系 （５０μＬ）含：１μＬ
ＤＮＡ模板，５μＬ缓冲液，１μＬｄＮＴＰｓ，正反向引
物各０５μＬ和０５μＬｒＴａｑＤＮＡ聚合酶 （宝生物

工程大连有限公司）。ＰＣＲ扩增条件是：９４℃预变
性１０ｍｉｎ，９４℃变性３０ｓ，５５℃复性４５ｓ，７２℃
延伸９０ｓ，３０个循环后７２℃延伸１０ｍｉｎ。
１３　１６ＳｒＲＮＡ基因克隆文库的构建及筛选

ＰＣＲ产物经ＤＮＡ纯化试剂盒 （宝生物工程大

连有限公司）纯化后，连接克隆到 ｐＭＤ１８－Ｔ载
体 （宝生物工程大连有限公司），并转入 Ｅｃｏｌｉ
ＤＨ５á中，建立１６ＳｒＲＮＡ基因文库。每个基因文
库中随机挑取１００个克隆以 Ｍ１３正反向引物进行
ＰＣＲ扩增，扩增产物在１５％的琼脂糖胶中电泳，
确定阳性克隆。所有测序在上海美吉生物医药科技

有限公司ＡＢＩ３７３０测序仪上完成。
１４　多样性分析

覆盖率计算公式为 Ｃｏｖｅｒａｇｅ＝ ［１－ （带型仅
出现一次的克隆子数／总克隆数）］ ×１００％。多样
性指数采用香农指数 （Ｓｈａｎｎｏｎｗｉｅｎｅｒｉｎｄｅｘ）评估
文 库 所 代 表 的 环 境 微 生 物 多 样 性，采 用

Ｈ＝－∑Ｐｉ·ｌｏｇ２Ｐｉ公式计算，其中，Ｈ为香农指
数；Ｐｉ为第 ｉ个 ＯＴＵ（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌｔａｘｏｎｏｍｉｃｕｎｉｔ）
在克隆文库中所占的比例。采用 Ｅｖｅｎｎｅｓｓ指数和
优势度指数来评估文库的种群分布的文库的均一度

和概率集中性。这４个指数均通过统计软件 ＰＡＳＴ
计算得到。

１５　１６ＳｒＲＮＡ基因序列的比较和系统发育树的
构建

　　使用 ＣｌｕｓｔａｌＸ２进行序列的多重比对，结果用

Ｐｈｙｌｉｐ３６９软件包的 ＤＮＡＤＩＳＴ程序进行 Ｋｉｍｕｒａ
２０校正并计算进化距离，使用 Ｄｏｔｕｒ软件处理，
把相似性大于９７％的标准定义为一个 ＯＴＵ。将序
列在ＧｅｎＢａｎｋ数据库中与已知细菌的１６ＳｒＲＮＡ基
因序列比较，选取最同源的序列。在 ＭＥＧＡ６０６
中，通过ＲｉｂｏｓｏｍａｌＤａｔａｂａｓｅＰｒｏｊｅｃｔ（ＲＤＰ）Ｃｌａｓｓｉｆｉ
ｅｒ（ＮａｉｖｅＢａｙｅｓｉａｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｒｆｏｒｒａｐｉｄａｓｓｉｇｎｍｅｎｔｏｆ
ｒＲＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓｉｎｔｏｔｈｅｎｅｗｂａｃｔｅｒｉａｌｔａｘｏｎｏｍｙ．）对
相似性大于９７％的序列及其同源序列分类，选取
各个类群中ＯＴＵ的代表序列和最同源序列进行序
列归属分析。用ＭＥＧＡ软件包中的 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－ｊｏｉｎ
ｉｎｇ法构建系统发育树。
１６　阴离子浓度的测定

用高效液相色谱 （ＨＰＬＣ）检测水样中的 Ｆ－、
Ｃｌ－、Ｂｒ－、ＮＯ－３、ＨＰＯ

２－
４ 及ＳＯ

２－
４ 浓度。

２　 结果

２１　１６ＳｒＲＮＡ基因克隆文库
分别构建了长白山小天池入水口和长白瀑布下

方水潭的１６ＳｒＲＮＡ的克隆文库。小天池和长白瀑
布克隆文库分别检测得到８９和８８个有效克隆子，
覆盖率为５５６８％～６７４２％ （表１）。Ｒｏｓｅｎｂｅｒｇ等
认为，不完全采样并不影响对微生物群落结构的系

统发育分析［１１］。小天池克隆文库的香农指数和均

匀度指数均略高于长白瀑布 （表１），说明小天池
细菌群落的物种多样性更高。将通过测序得到１６Ｓ
ｒＲＮＡ基因序列按照９７％的相似性标准分成１０９个
ＯＴＵ，７７２％的ＯＴＵ仅在小天池克隆文库中出现，
１９％的 ＯＴＵ仅在长白瀑布克隆文库中出现，
９４％的ＯＴＵ在２个克隆文库中出现 （表２）。

表１　小天池和长白瀑布细菌 ＲＦＬＰ多样性指数
Ｔａｂｌｅ１　ＲＦＬＰｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘｏｆｂｉａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｉｎ

ＸｉａｏｔｉａｎｃｈｉｌａｋｅａｎｄＣｈａｎｂａｉｗａｔｅｒｆａｌｌ

多样性指数 小天池 长白瀑布

克隆数 ８９ ８８

覆盖率 ６７４２％ ５５６８％

ＳｈａｎｎｏｎＷｉｅｎｅｒ指数 ３３８５００ ３２５２００

Ｅｖｅｎｎｅｓｓ指数 ０８４２３０ ０８２７３０

优势度指数 ００５５１７ ００５９５９
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２２　 微生物群落的多样性
小天池入水口处样品中共获得８９条有效序列，

分属于Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，Ｇａｍ
ｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ，Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，Ｐｌａｎｃ
ｔｏｍｙｃｅｔｅｓ，Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ，Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ，Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ
和Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ等 １０个类群，其中主要类群
为 Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（２１条 序 列，占 总 量 的
２３６％），Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（１２条序列，占总数
的１３５％），Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ（１２条序列，占总数的
１３５％）及 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ（９条序列，占总数的
１０１％）。小天池的细菌系统发育树见图１。

在长白瀑布水潭样品中共获得８８条有效序列，
分属于Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，Ｇａｍ
ｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ， Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ， Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，
Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ，Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ和 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ等８个
类群，其中主要类群为 Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（３１条序
列，占总数的３５２％），Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（２４条
序列，占 总 数 的 ２７２％），Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
（１１条序列，占总数的 １２５％）及 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
（１０条序列，占总数的１０２％），而其余四个类群
共占１４８％。长白瀑布细菌系统发育树见图２。

Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ和 Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ是这两
个环境的共有的主要类群。在这两个主要类群中，

细菌主要种属也发生了变化。Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ类
群中，细菌主要分布在 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｌｅｓ，Ｒｈｉｚｏｂｉ
ａｌｅｓ，Ｒｈｏｂｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ和 Ｃａｕｌｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ等 ４个目；
在Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｌｅｓ目中检测到的６个ＯＴＵ中，有
５个来自长白瀑布，只有１个来自小天池。在 Ｒｈｉ
ｚｏｂｉａｌｅｓ目中有１个 ＯＴＵ来自长白瀑布，３个来自
小天池；在Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ目中有３个ＯＴＵ来自长
白瀑布，１个来自小天池；在Ｃａｕｌｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ目中３
个ＯＴＵ来自长白瀑布，３个来自小天池，其中来
自长白瀑布的 Ｃ６３和来自小天池的 Ｘ－６７在同一
进化分支上 （长白山小天池和长白瀑布细菌中 Ａｌ
ｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ类群１６ＳｒＲＮＡ基因序列的系统发
育树见图３）。

比较两个文库中的 Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ系统发育
发现 （图 ４），此类群中的细菌主要分布在 Ｂｕｒｋ
ｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓ和Ｍｅｔｈｙｌｏｐｈｉｌａｌｅｓ两个目中；以Ｂｕｒｋｈｏｌｄ
ｅｒｉａｌｅｓ目为主，共包含１８个ＯＴＵ，其中１４个ＯＴＵ
来自长白瀑布，４个来自小天池；在Ｍｅｔｈｙｌｏｐｈｉｌａｌｅｓ
目中，２个 ＯＴＵ来自长白瀑布，３个 ＯＴＵ来自小

天池。

２３　阴离子浓度
水体主要离子浓度受人类活动、岩石性质和大

气干湿沉降等因素的综合影响，其中，水体阴离子

浓度受岩石性质和大气降水等的影响较弱，因此成

为研究人类活动对水体水化学成分影响的可靠手

段［１２，１３］。本研究中，长白瀑布下水潭的 Ｃｌ－、
ＮＯ－３、ＨＰＯ

２－
４ 及ＳＯ

２－
４ 的浓度均明显高于小天池入

水口，两水体 Ｆ－和 Ｂｒ－的浓度差异不大 （表３），
说明长白瀑布水潭中氮、磷和硫等营养元素含量明

显高于小天池。

表３　长白山小天池和长白瀑布的阴离子浓度
Ｔａｂｌｅ３　ＣｈｅｍｉｃａｌｐａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆｗａｔｅｒｓａｍｐｌｅｏｆＸｉａｏｔｉａｎ

ｃｈｉｌａｋｅａｎｄＣｈａｎｂａｉｗａｔｅｒｆａｌｌ
／ｍｇ·Ｌ－１

阴离子浓度 小天池 长白瀑布

Ｆ－ １９８５ １９９２

Ｃｌ－ ８１８ ６６０１

Ｂｒ－ ２１９ ２４９

ＮＯ－３ ２３５ ３４６

ＨＰＯ２－４ ８０８５ １０９８４

ＳＯ２－４ ２６７ １１１２

　

３　 讨论

Ｚｗａｒｔ等通过对世界各地１１个湖泊和２条河流
的细菌１６ＳｒＲＮＡ基因序列研究认定，水中细菌主
要 由 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ， Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ， ＣＦＢ
（Ｃｙｔｏｐｈａｇａ－Ｆｌｅｘｉｂａｃｔｅｒ－Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ），Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅ
ｒｉａ和 Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ等类群组成［１４］。Ａｌｐｈａｐｒｏ
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ和 Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ是美国 Ａｄｉｒｏｎｄａｃｋ
山［１５］和德国Ａｌｆｒｅｉｄｅｒ山［１６］等地高山湖泊或较小面

积寡营养湖泊中的优势种群。本研究构建的两个

１６ＳｒＲＮＡ基因文库中，Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ及 Ｂｅｔａｐ
ｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ在小天池和长白瀑布中也是主要类群
（图５），说明两水体具有与其他高山湖泊相似的主
要细菌类群，这也与长白山属于高山水体寡营养的

环境一致。

总体来看，小天池和长白瀑布的细菌具有不同

的群落结构特征。从两个采样地的自然地理情况

看，二者相距约３ｋｍ，自然环境相似，水样均源
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（邻接法 （ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ）构建，初始步长值１０００，遗传标度００５，Ｘ－代表来自小天池的序列）

图１　长白山小天池细菌１６ＳｒＲＮＡ基因序列的系统发育树
Ｆｉｇ１　 ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｆｏｒｂｉａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｉｎＸｉａｏｔｉａｎｃｈｉｌａｋｅ
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（邻接法 （ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ）构建，初始步长值１０００，遗传标度００５，Ｃ－代表来自长白瀑布的序列）

图２　长白瀑布细菌１６ＳｒＲＮＡ基因序列的系统发育树
Ｆｉｇ２　 ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｆｏｒｂｉａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｉｎＣｈａｎｇｂａｉｗａｔｅｒｆａｌｌ
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（邻接法 （ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ）构建，初始步长值１０００，遗传标度００２，Ｃ－代表来自长白瀑布的序列；Ｘ－代表来自小天池的序列）

图３　长白山小天池和长白瀑布细菌中Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ类群１６ＳｒＲＮＡ基因序列的系统发育树
Ｆｉｇ３　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｆｏｒＡｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａｉｎＸｉａｏｔｉａｎｃｈｉｌａｋｅａｎｄＣｈａｎｇｂａｉｗａｔｅｒｆａｌｌ

（邻接法 （ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ）构建，初始步长值１０００，遗传标度００２，Ｃ－代表来自长白瀑布的序列；Ｘ－代表来自小天池的序列）

图４　长白山小天池和长白瀑布细菌中Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ类群１６ＳｒＲＮＡ基因序列的系统发育树
Ｆｉｇ４　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｆｏｒＢｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａｉｎＸｉａｏｔｉａｎｃｈｉｌａｋｅａｎｄＣｈａｎｇｂａｉｗａｔｅｒｆａｌｌ
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图５　长白山小天池 （ａ）及长白瀑布 （ｂ）细菌群落结构
Ｆｉｇ５　ＰｒｏｐｏｒｔｉｏｎｏｆｂａｃｔｅｒｉａｐｈｙｌａｉｎｔｈｅｓａｍｐｌｅｓｏｆＸｉａｏｔｉａｎｃｈｉｌａｋｅ（ａ）ａｎｄＣｈａｎｇｂａｉｗａｔｅｒｆａｌｌ（ｂ）

自长白山天池。但是两地对游人开放程度截然不

同：小天池入水口处一直禁止游人入内，受人类活

动干扰很少；长白瀑布则是著名旅游景点，旅游旺

季游客众多，水潭边建有延至水面上的游览栈道，

游人伸手就能触到潭水。从细菌群落结构特征分析

结果来看，小天池的微生物群落丰富度相对较高且

比例适中，较好地保持了当地微生物生态系统的多

样性，细菌种类与自然环境的相关性也比较强。例

如，Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ纲 Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ目中主要是和
植物根系共生的细菌，该目在小天池中的 ＯＴＵ要
多于长白瀑布。长白瀑布的微生物群落结构则呈现

出明显的不均衡状态，多样性较低，均匀度指数也

较低，优势种群数量过高，与人类活动相关的细菌

比较多。例如，Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ纲 Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓ
目包含多种与人类关系密切的致病性病原菌，该目

在长白瀑布中的ＯＴＵ是小天池中的３５倍。
无机营养盐 （ＮＯ－３、ＨＰＯ

２－
４ 、ＳＯ

２－
４ 等）和有

机营养盐既可直接影响水体细菌群落的组成和分

布［１７，１８］，也可通过影响水体中细菌的捕食者 （异

养鞭毛虫和纤毛虫）的组成和丰度间接影响水体

细菌群落结构和多样性［１９］。本研究中，长白瀑布

水体中氮、磷及硫等营养元素的含量明显高于小天

池 （表２），说明两水体中细菌群落多样性的差异
可能是环境中营养状况的变化引起的，而水中

ＮＯ－３ 和 ＳＯ
２－
４ 浓度的变化直接受到人类活动的影

响。因此，阴离子浓度也指示了人类活动可能是导

致两环境微生物群落结构不同的原因。两种环境中

微生物群落结构的不同也反映了微生物对水体离子

浓度变化的适应性调节过程，这种调节反应了微生

物在适应环境变化的同时也在通过自身的群落结构

变化改变水体环境。正如微生物在海洋、湖泊、土

壤、冰川和洞穴等诸多生态系统的地质过程中发挥

着重要作用，在小天池和长白瀑布中微生物的不同

群落结构也反应出了微生物在两种环境的地质过程

中可能发挥着重要作用。笔者认为小天池和长白瀑

布微生物种群特征和多样性的不同很可能是人类活

动影响差异造成。

４　 结论

（１）长白山小天池水体中的细菌分别属于 Ａｌ
ｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ， Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ， Ｇａｍｍａｐｒｏ
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ，Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，Ｐｌａｎｃｔｏｍｙ
ｃｅｔｅｓ，Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ，Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ，Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ和
Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ等 １０个类群，Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
是最主要类群，占总量的２３６％。长白瀑布水潭
中的细菌分别属于 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，Ｂｅｔａｐｒｏ
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ，Ａｃ
ｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ，Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ和 Ｆｉｒ
ｍｉｃｕｔｅｓ等８个类群，Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ为最主要类
群，占总数的３５２％。

（２）长白山小天池和长白瀑布细菌群落的优
势种群都包含 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ和 Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅ
ｒｉａ，但小天池的细菌多样性明显高于长白瀑布。

（３）通过对最相近序列的来源环境及两个环
境的阴离子浓度分析，推断小天池和长白瀑布的细

菌多样性特征可能与两个环境的营养盐浓度有关，

人类活动的影响可能导致长白瀑布水潭的微生物群

落多样性降低、优势种群偏高和群落结构不平衡，
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说明旅游及相关人类活动已经对长白瀑布水潭的环

境造成一定的影响。旅游等人类活动的日益加剧可

能继续导致长白瀑布水潭等水体微生物群落多样性

降低和优势种群升高，群落结构不平衡等现象也可

能更为严重。

致谢：感谢中国科学院青藏高原研究所刘勇勤研究

员在实验和数据分析工作中的热心帮助。
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