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滇池水葫芦根际微生物群落的组成和分布及功能研究

尹建友，朱佳静，石　娟，浦雪娇，李梦洁，夏　云，孔云虹

（昆明学院 生命科学与技术系，云南 昆明 ６５０２１４）

摘要：采用荧光原位杂交技术对昆明滇池水葫芦根际微生物群落的组成、分布和功能进行研究．约占水葫芦
根系微生物总细胞数的３０％与采用的ＦＩＳＨ基因探针杂化，其中变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）细菌占１４０％ ～
１８２％，拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｓ）细菌占１３％ ～１４％，绿屈绕菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）细菌占１１％ ～１３％，厚壁
菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）细菌占０５％～１０％，浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）细菌占０７％ ～１１％，古生菌占０７％ ～
１０％．ＦＩＳＨ检出的细菌包括氨氧化细菌、反硝化细菌、硫酸盐还原细菌和甲烷产生菌，说明水葫芦根际微
生物群落参与滇池水体的碳、氮和硫循环，但其作用的大小及其对滇池生态系统的影响还有待于进一步

研究．
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　　凤眼莲（Ｅｉｃｈｈｏｒｎｉａｃｒａｓｓｉｐｅｓ），俗名水葫芦，
是世界上最具入侵性的水生植物之一［１］．水葫芦
根系粗壮，须根发达，长达 ７０ｃｍ以上，吸收能力
强，可通过有性和无性繁殖快速繁殖，在整个水

面形成水葫芦垫．近年来，以水葫芦为典型代表
的水生植物修复技术由于效果好、投资少、运行

成本低，已成为国内外水体污染治理的重点研究

方向之一［２－７］．目前，水葫芦及其根际微生物群
落已被广泛用于去除富营养化水体中的氮、磷及

工业废水中的重金属［８－１３］．
科学界普遍认为，水葫芦具有发达的根系，为多

种多样的微生物提供了生长和繁殖的场所，水葫芦

和根系微生物之间形成了根际微生态系统，根系的

降解产物和分泌物为微生物的生长和繁殖提供有机



营养和无机元素，根系微生物则降解和代谢根际有

机物和污水中有机和无机化合物获得生长所需要的

能源和碳源，同时微生物的代谢产物（如 Ｎ，Ｐ，Ｋ等
无机盐）则给水葫芦的生长提供必要养分．因此，水
葫芦根际微生物的作用不仅是降解有机物，还加强

了植物对污染环境的适应能力［１４－１５］．纯培养研
究［１６－１７］表明，水葫芦根系生长着大量的细菌，其中

包括假单胞菌、肠杆菌、芽孢杆菌和弧菌等．水葫芦
根系细菌总数与水质净化程度相关，根系不同部位

细菌的丰度不同［１８］，而且水葫芦及其根系微生物群

落在有机物和重金属降解中存在着协同净化作用，

水葫芦及其根系微生物群落降解的有机物（３５％）
高于水葫芦（１３％）或微生物群落（１５％）分别降解
的有机物［１６］．这些研究说明，水葫芦根系是微生物
良好的生长环境，根系的微生物群落与水葫芦在水

葫芦营养、水体有机物降解及重金属吸收中起重要

作用．但目前还缺乏高分辨率的有关水葫芦根系微
生物群落结构和功能的信息，特别是群落中的优势

种群组成及其原位（ｉｎｓｉｔｕ）功能的信息，了解这些
信息不仅是微生物生态学研究的重要课题，而且对

于揭示水葫芦根际微生态系统的运作机理，指导水

葫芦的水体生态修复实践具有实际意义．
本研究选用以水生微生物菌群为靶标的基因探

针通过荧光原位杂交（ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅｉｎｓｉｔｕｈｙｂｒｉｄｉｚａ
ｔｉｏｎ，ＦＩＳＨ）技术研究了滇池围养的水葫芦根际微生
物群落的组成和分布，讨论其中的功能菌群在水葫

芦营养和滇池水体营养物循环过程中的作用．

１　材料与方法

１１　水葫芦根系样品的采集和固定
水葫芦根系样品采自滇池远离草海进水口的水

葫芦围养区．于２０１４年５月在同一方形水葫芦围养
区四周随机选择（每边２株）大小相同的８株水葫
芦植株，用灭菌塑料袋加滇池水封装，并在１ｈ内送
到实验室进行处理．８株水葫芦根部平均长度７ｃｍ，
从上端到下端依次量取２ｃｍ左右并标记记为上、
中、下３段．每１段称取１０ｇ，把８株水葫芦同样部
位１０ｇ样品混合（总计为８０ｇ），与２００ｍＬ滇池水在
搅拌器（美的ＢＬ２５ｃ３３）中搅拌（弱档）３ｍｉｎ，然后用
灭菌８层纱布过滤．取９ｍＬ滤液转入１０ｍＬＥｐｐｅｒ
ｄｏｒｆ离心管中，离心８ｍｉｎ（１２８００ｇ）．离心沉淀物采
用乙醇（最终体积分数５０％）和多聚甲醛（最终体积

分数４％）在４℃固定３ｈ，以分别固定其中的革兰
氏阴性［１９］和革兰氏阳性［２０］微生物细胞．乙醇固定
后的微生物样品直接保存在 －２０℃作为 ＦＩＳＨ样
品，多聚甲醛固定的样品在固定后采用１×ＰＢＳ溶
液洗脱 ３次，然后悬浮于 ５０％的乙醇中保存
在－２０℃作为ＦＩＳＨ样品．
１２　ＦＩＳＨ

ＦＩＳＨ按照 Ａｍｍａｎ（１９９５）描述的方法进行．
ＦＩＳＨ探针购自生工生物工程（上海）股份有限公
司．所有的ＦＩＳＨ探针（见下表１）均在５’末端采用
Ｃｙ３染料标记．ＦＩＳＨ步骤简述如下：将一定量（约
４０μＬ）乙醇或多聚甲醛固定的微生物细胞样品置
于明胶涂层的载玻片上，在此载玻片上盖上另一片

相同的载玻片，然后前后拉动１０～１５次将微生物细
胞均匀涂布在载玻片上，风干［２１］；风干后的载玻片

依次置于５０％，８０％，９８％乙醇溶液中各３ｍｉｎ进行
脱水，风干；将杂化液和基因探针加到载玻片上，在

４６℃杂化３ｈ；然后把载玻片在４８℃的洗脱液中洗
脱１５ｍｉｎ；最后把载玻片在蒸馏水中浸洗后风干
备检．
１３　定量ＦＩＳＨ

与特定的基因探针杂化的微生物菌群的相对丰

度通过定量 ＦＩＳＨ（ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅＦＩＳＨ，ｑＦＩＳＨ）技术确
定．微生物的相对丰度表示为同一显微镜视野中与
基因探针杂化的细胞数占总微生物细胞数［即被

ＤＡＰＩ（４＇，６ｄｉａｍｉｄｉｎｏ２ｐｈｅｎｙｌｉｎｄｏｌｅ）染色的细胞数］
的百分比．ｑＦＩＳＨ过程中首先要进行 ＦＩＳＨ杂化，再
把风干后的载玻片放在质量浓度为０００５ｍｇ／ｍＬ的
ＤＡＰＩ溶液中室温下遮光染色１０ｍｉｎ，然后用蒸馏水
浸洗后风干备检［２１］．
１４　显微镜观察及计数

通过荧光正置显微镜（ＢＸ６０，日本奥林帕斯公
司）观察 ＦＩＳＨ和 ＤＡＰＩ染色样品．Ｃｙ３和 ＤＡＰＩ的信
号分别通过对应的荧光激发块进行观察．所有数码照
片均通过１００×的物镜拍摄．在测定与特定基因探针
杂化的微生物菌群的相对丰度时，每个ＦＩＳＨ探针每
个微生物样品至少制备３张基因探针杂化载玻片，在
每张载玻片上随机拍摄１５套同一视野下的ＦＩＳＨ和
ＤＡＰＩ数码照片，共拍４５套．每套照片中与基因探针
杂化的细胞数通过ＩｍａｇｅＪ［２２］中的提供的手动计数功
能计数，而被 ＤＡＰＩ染亮的微生物总细胞数则通过
ＩｍａｇｅＪ中的提供的荧光闸值计数法计数．
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１５　统计方法
统计分析均采用 Ｔ检验进行，Ｐ００５为差异

有统计学意义．

２　结果与分析

２１　滇池水葫芦根际微生物群落的组成和分布
本研究选择基因探针（见下表１）通过ｑＦＩＳＨ对

滇池水葫芦根系上、中、下３个部位的微生物群落的
组成和分布进行研究，所用基因探针均选自 Ｐｒｏｂｅ
ｂａｓｅ［２３］．探针 ＡＲＣＨ９１５以古生菌为靶标，探针
ＢＡＣ３０３以拟杆菌门细菌为靶标，探针 ＧＮＳＢ９４１和
ＣＦＸ１２２３以绿屈绕菌门细菌为靶标，探针ＬＧＣ３５４ａ，

ＬＧＣ３５４ｂ和ＬＧＣ３５４ｃ以厚壁菌门细菌为靶标，探针
ＣＦ３１９ｂ和 ＣＦ３１９ａ以拟杆菌门细菌为靶标，探针
ＰＬＡ４６以浮霉菌门细菌为靶标，探针 ＡＬＦ９６８以变
形菌门 α变形菌纲细菌为靶标，探针 ＳＲＢ３８５和
ＳＲＢ３８５ＤＢ以变形菌门δ变形菌纲的硫酸盐还原细
菌为靶标，探针 Ａｚｏ６４４以变形菌门 β变形菌纲固
氮弧菌属反硝化细菌为靶标，探针ＧＢ＿Ｇ１和ＧＢ＿Ｇ２
以变形菌门 β变形菌纲中的聚糖菌为靶标，探针
ＰＡＯ４６２，ＰＡＯ６５１和 ＰＡＯ８４６以变形菌门 β变形菌
纲硝酸盐或亚硝酸盐还原细菌为靶标，探针

Ｎｍｏ２１８，Ｎｓｏ１９０，Ｎｓｅ１４７２，Ｎｓｖ４４３和 ＮＳＯ１２２５以变
形菌门β变形菌纲的氨氧化细菌为靶标．

表１　ＦＩＳＨ探针信息表

探针名称 核苷酸序列（５＇－３＇） 探针靶标 甲胺／％

ＡＲＣＨ９１５ ＧＴＧＣＴＣＣＣＣＣＧＣＣＡＡＴＴＣＣＴ 古生菌 ２０

ＢＡＣ３０３ ＣＣＡＡＴＧＴＧＧＧＧＧＡＣＣＴＴ 拟杆菌门拟杆菌纲细菌 ０

ＧＮＳＢ９４１ ＡＡＡＣＣＡＣＡＣＧＣＴＣＣＧＣＴ 绿屈绕菌门细菌 ３５

ＣＦＸ１２２３ ＣＣＡＴＴＧＴＡＧＣＧＴＧＴＧＴＧＴＭＧ 绿屈绕菌门细菌 ３５

ＣＦ３１９ｂ ＴＧＧＴＣＣＧＴＡＴＣＴＣＡＧＴＡＣ 拟杆菌门噬纤维菌－黄杆菌菌群细菌 ３５

ＣＦ３１９ａ ＴＧＧＴＣＣＧＴＧＴＣＴＣＡＧＴＡＣ 拟杆菌门噬纤维菌－黄杆菌菌群细菌 ３５

ＬＧＣ３５４Ａ ＴＧＧＡＡＧＡＴＴＣＣＣＴＡＣＴＧＣ 厚壁菌门细菌 ３５

ＬＧＣ３５４Ｂ ＣＧＧＡＡＧＡＴＴＣＣＣＴＡＣＴＧＣ 厚壁菌门细菌 ３５

ＬＧＣ３５４Ｃ ＣＣＧＡＡＧＡＴＴＣＣＣＴＡＣＴＧＣ 厚壁菌门细菌 ３５

ＰＡＬ４６ ＧＡＣＴＴＧＣＡＴＧＣＣＴＡＡＴＣＣ 浮霉菌门细菌 ３０

ＳＲＢ３８５ ＣＧＧＣＧＴＣＧＣＴＧＣＧＴＣＡＧＧ 变形菌门δ变形菌纲硫酸盐还原细菌 ３５

ＳＲＢ３８５ＤＢ ＣＧＧＣＧＴＴＧＣＴＧＣＧＴＣＡＧＧ 变形菌门δ变形菌纲硫酸盐还原细菌 ３０

ＡＬＦ９６８ ＧＧＴＡＡＧＧＴＴＣＴＧＣＧＣＧＴＴ 变形菌门α变形菌纲细菌 ２０

Ａｚｏ６４４ ＧＣＣＧＴＡＣＴＣＴＡＧＣＣＧＴＧＣ 变形菌门β变形菌纲固氮弧菌属反硝化菌 ０～７０

ＧＢ＿Ｇ１ ＴＴＣＣＣＣＧＧＡＴＧＴＣＡＡＧＧＣ 变形菌门β变形菌纲聚糖菌 ３５～５５

ＧＢ＿Ｇ２ ＴＴＣＣＣＣＡＧＡＴＧＴＣＡＡＧＧＣ 变形菌门β变形菌纲聚糖菌 ３５～５５

ＰＡＯ４６２ ＣＣＧＴＣＡＴＣＴＡＣＷＣＡＧＧＧＴＡＴＴＡＡＣ β变形菌纲硝酸盐、亚硝酸盐还原细菌 ３５

ＰＡＯ６５１ ＣＣＣＴＣＴＧＣＣＡＡＡＣＴＣＣＡＧ β变形菌纲硝酸盐、亚硝酸盐还原细菌 ３５

ＰＡＯ８４６ ＧＴＴＡＧＣＴＡＣＧＧＣＡＣＴＡＡＡＡＧＧ β变形菌纲硝酸盐、亚硝酸盐还原细菌 ３５

Ｎｍｏ２１８ ＣＧＧＣＣＧＣＴＣＣＡＡＡＡＧＣＡＴ β变形菌纲 Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓｏｌｉｇｏｔｒｏｐｈａ ３５

Ｎｓｏ１９０ ＣＧＡＴＣＣＣＣＴＧＣＴＴＴＴＣＴＣＣ β变形菌纲氨氧化细菌 ５５

ＮＳＯ１２２５ ＣＧＣＣＡＴＴＧＴＡＴＴＡＣＧＴＧＴＧＡ β变形菌纲 Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓｅｕｒｏｐｅａ ３５

Ｎｍｖ ＣＣＴＣＡＧＡＧＡＣＴＡＣＧＣＧＧ β变形菌纲 Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｃｃｕｓｍｏｂｉｌｉｓ ０～７０

Ｎｓｖ４４３ ＣＣＧＴＧＡＣＣＧＴＴＴＣＧＴＴＣＣＧ β变形菌纲 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａｓｐｐ． ３０

　　ＦＩＳＨ结果表明，滇池水葫芦根际上、中、下３
个部位微生物群落中均有微生物细胞被采用的

ＦＩＳＨ探针杂化，除与探针 ＧＮＳＢ９４１和 ＣＦＸ１２２３
杂化的绿屈绕菌门细菌为丝状细菌（下图 １Ａ）
外，与其他探针杂化的细菌或古生菌均为不同大

小的球菌（如下图 １Ｂ～图 １Ｆ）．其中有些细菌单
独存在，有些紧密聚集成团，每团由几十甚至上

百个细胞组成．
ｑＦＩＳＨ结果（下表２）显示，古生菌在水葫芦根际

上、中、下３个部位的丰度［（平均值±标准偏差）％，
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以下同］分别为０４９％ ±０１５％，０７１％ ±０１７％和
１０３％±０２９％，拟杆菌门细菌丰度分别为０９８％±
０２１％，０９８％ ±０３０％和０６８％ ±００５％，绿屈绕
菌门细菌的丰度分别为１１２％ ±００８％，１３１％ ±
００３％和１０６％±００６％，拟杆菌门噬纤维菌－黄杆
菌菌群细菌的丰度分别为１３５％±０４８％，１３６％±
０２９％和１２８％±０２３％，厚壁菌门细菌的丰度分别
为 １００％ ±０３２％，０６０％ ±０２９％和 ０４９％ ±
００２％，浮霉菌门细菌的丰度分别为 １０８％ ±
０１３％，０９７％ ±００８％和 ０７３％ ±０２０％，α变形
菌门细菌的丰度分别为０９３％ ±００７％，０７５％ ±
００４％和０８７％±０１７％，硫酸盐还原细菌的丰度分
别为 １０４％ ±０１４％，０９６％ ±０２１％和 ０８８％ ±
０１２％，β变形菌门固氮弧菌属反硝化细菌的丰度分
别为 ０８８％ ±０２９％，０８７％ ±００７％和 ０８８％ ±
０１３％，变形菌门 β变形菌纲聚糖菌的丰度分别为
１０３％±０７６％，１８０％±０７４％和０７８％±０３０％，
β变形菌纲硝酸盐或亚硝酸盐还原细菌聚的丰度分
别为 １５７％ ±０４８％，２５５％ ±０５６％和 １２０％ ±
０３１％，β变形菌纲氨氧化细菌的丰度分别为
９１７％±１４７％，９１１％±０９７％和７９６％±０９６％．

我们通过 Ｔ试验统计分析了同一探针标记
的微生物菌群在水葫芦根系上、中、下 ３个部位

的丰度的显著差异性（下表 ２），以确定溶解氧水
平对水葫芦根系微生物群落组成的可能影响．结
果表明，厚壁菌门细菌的丰度在上中差异均无统

计学意义，但在中下和上下部位差异有统计学意

义（Ｐ值分别为 ００１和 ００５）．β变形菌纲聚糖
菌 Ｇ２菌群的丰度在中下部位有显著差异趋向
（Ｐ＝００６），上下部位差异有统计学意义（Ｐ＝
００３）．β变形菌纲聚糖菌 Ｇ１菌群在上中、上下
部位的丰度差异无统计学意义，中下部位的丰度

差异有统计学意义（Ｐ值分别为 ０１０，００２，
０５４）．拟杆菌门细菌在中下部位有显著差异的
趋向（Ｐ＝００６）．β变形菌纲硝酸盐和亚硝酸盐
还原细菌在上中、上下不同部位的丰度差异无统

计学意义，中下部位的丰度差异有统计学意义（Ｐ
值分别为００８，００２，０３３）．β变形菌纲亚硝化
单胞菌属的氨氧化细菌在上中部位的丰度差异

无统计学意义，而在中下和上下部位的丰度差异

则有 统 计 学 意 义 （Ｐ值 分 别 为 ０８８，００４，
００２）．而古生菌和拟杆菌门、绿屈绕菌门、浮霉
菌门的细菌以及变形菌门 α变形菌纲、变形菌门
β变形菌纲反硝化细菌（与探针 Ａｚｏ６４４杂化）、
β变形菌纲氨氧化细菌在水葫芦根际各部位的
丰度差异无统计学意义．

表２　水葫芦根际微生物群落的组成、相对丰度和分布

微生物菌群（探针名称）
　　　　　　丰度／％　　　　　 　　　　　Ｐ值　　　　　

上 中 下 上／中 中／下 上／下

古生菌（ＡＲＣＨ９１５） ０４９±０１５ ０７１±０１７ １０３±０２９ ０１８ ０１８ ００５

拟杆菌门拟杆菌纲细菌（ＢＡＣ３０３） ０９８±０２１ ０９８±０３０ ０６８±００５ １００ ０１７ ００８

拟杆菌门噬纤维菌－黄杆菌菌群细菌（ＣＦ３１９ａ＋ｂ） １３５±０４８ １３６±０２９ １２８±０２３ ０９８ ０７５ ０８５

绿屈绕菌门细菌（ＧＮＳＢ９４１＋ＣＦＸ１２２３） １１２±００８ １３１±００３ １０６±００６ ００２ ０００ ０３５

厚壁菌门细菌（ＬＧＣ３５４ａ＋ｂ＋ｃ） １００±０３２ ０６０±０２９ ０４９±００２ ０１０ ００１ ００５

浮霉菌门细菌（ＰＡＬ４６） １０８±０１３ ０９７±００８ ０７３±０２０ ０２７ ０１３ ００６

变形菌门α变形菌纲细菌（ＡＬＦ９６８） ０９３±００７ ０７５±００４ ０８７±０１７ ００２ ０２９ ０５９

变形菌门β变形菌纲固氮弧菌属反硝化细菌（Ａｚｏ６４４） ０８８±０２９ ０８７±００７ ０８８±０１３ ０９４ ０８８ １００

变形菌门β变形菌纲聚糖菌（Ｇ１群）（ＧＢ＿Ｇ１） ０８４±０３８ １５０±０３７ ０６８±０１５ ０１０ ００２ ０５４

变形菌门β变形菌纲聚糖菌（Ｇ２群）（ＧＢ＿Ｇ２） ０１９±０３８ ０３０±０３７ ０１０±０１５ ０２７ ００６ ００３

变形菌门β变形菌纲反硝化细菌（ＰＡＯ４６２＋ＰＡＯ６５２＋ＰＡＯ８４６） １５７±０４８ ２５５±０５６ １２０±０３１ ００８ ００２ ０３３

变形菌门β变形菌纲亚硝化螺菌属细菌（Ｎｓｖ４４３） ２２２±０２８ ２５８±０３９ ２３４±０２６ ０２６ ０４３ ０６１

变形菌门β变形菌纲氨氧化细菌（Ｎｓｏ１９０） ２２７±０２７ ２８０±０７０ ２１７±０１５ ０２０ ０５９ ０２９

变形菌门β变形菌纲亚硝化单胞菌属细菌（ＮＳＯ１２２５＋Ｎｍｏ２１８） １７７±０３４ ２０１±０１９ １７６±００８ ０８８ ００４ ００２

变形菌门β变形菌纲亚硝化螺菌属细菌（Ｎｓｖ４４３） ２４８±０２１ ３０３±０８５ ３２２±１２１ ０２６ ０４３ ０６１

变形菌门β变形菌纲亚硝化囊杆菌属细菌（Ｎｍｖ） １１０±０２６ １０８±０１７ １１７±０４３ ０９１ ０７４ ０８２

变形菌门δ变形菌纲硫酸盐还原细菌（ＳＲＢ３８５＋ＳＲＢ３６５ｄｂ） １０４±０１４ ０９６±０２１ ０８８±０１２ ０６０ ０５８ ０１９
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２２　滇池水葫芦根系微生物群落的结构和功能
分析

本研究中我们首次采用以自然水体和城市污水

处理厂活性污泥微生物群落中的菌群为靶标的基因

探针，通过ｑＦＩＳＨ研究了滇池水葫芦根际微生物群落
的组成、结构、分布和功能．结果表明，水葫芦根际微
生物群落的组成多种多样，微生物群落中近３０％的
微生物细胞与采用的基因探针杂化，其中约半数为变

形菌门的细菌，其余为古生菌以及拟杆菌门、绿屈绕

菌门和浮霉菌门的细菌．还有约７０％的微生物细胞
的组成尚不清楚，主要是因为还缺乏更多特异性的

ＦＩＳＨ基因探针．因此，通过高通量测序首先了解水葫
芦根际微生物群落的组成，在此基础上设计特异性的

基因探针，再采用ｑＦＩＳＨ进行分析可以大大提高对该
群落组成的了解．此外，本研究首次采用免培养分子
微生物生态学方法研究了水葫芦根系微生物群落的

组成、分布和功能，但由于迄今为止未见类似的报道，

因此该研究结果无法与其他研究结果相比较．
水葫芦根际微生物群落参与了滇池水体氮循

环．ｑＦＩＳＨ结果表明，氨氧化细菌占根际微生物细胞
总数１０％，而且它们的组成多样，分属于亚硝化单
胞菌属、亚硝化螺菌属和亚硝化囊杆菌属，同时在水

葫芦微生物群落中还发现了硝酸盐和亚硝酸盐还原

细菌（１２％ ～１５％）和反硝化细菌（０９％），说明
水葫芦根际微生物群落参与了滇池水体的硝化和反

消化作用．在采用水葫芦治理滇池水体污染的过程
中，水体的氮平衡一直是争论的焦点．滇池水体氮平
衡表明，水葫芦干物质中的 Ｎ少于滇池水体中实际
去除的总Ｎ，通过水葫芦吸收的氮不能解释滇池去
除的总氮量，推测可能是由于滇池水体中发生了反

硝化作用（２０１１年滇池水葫芦治理污染试验性工程
工作情况简报），但迄今为止还没有具体的数据支

撑这种假设．本研究首次提供了具体数据证明了这
种假设，并进一步揭示出水葫芦根际微生物可能是

滇池水体氮去除的主要参与者．
除参与滇池水体的 Ｎ循环外，水葫芦根际微

生物群落也参与了水体的碳循环过程以及硫酸

盐还原过程．根际微生物总细胞中含有 ０５％ ～
１０％的甲烷产生菌，说明水葫芦根际微生物群
落对滇池水体碳循环和温室气体的产生也有贡

献．同样水葫芦微生物群落中含有近 １０％的硫
酸盐还原细菌，水葫芦微生物群落也参与了水体

的硫酸盐还原过程．
ｑＦＩＳＨ结果也揭示，β变形菌纲亚硝化单胞

菌和 β变形菌纲硝酸盐和亚硝酸盐还原细菌在
水葫芦根际上、中、下 ３个部位差异有统计学意
义，而其他功能菌群包括大多数氨氧化细菌和反

消化作用细菌在的丰度部位的丰度差异无统计

学意义，说明这些功能菌群对生态位的要求存在

差异，而水体溶解氧水平的差异可能是造成这种

差异的主要原因，但其影响机制有待于下一步深

入研究．

３　小结与讨论

本研究首次采用 ＦＩＳＨ方法研究了滇池水葫
芦根际微生物群落的组成、分布、丰度和功能．结
果表明，水葫芦根际微生物群落组成复杂，其细

胞总数的３０％由古生菌以及拟杆菌门、绿屈绕菌
门、厚壁菌门、浮霉菌门细菌和变形菌门的细菌

组成，其中 １／３是氨氧化细菌，少部分为反硝化
细菌、硫酸盐还原细菌和甲烷产生菌．这些功能
菌群生活在整个根系表面的生物膜中，参与了滇

池水体氮素循环、碳循环和硫酸盐还原过程．但
其作用的大小及对滇池水体生态系统的影响还
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有待于进一步研究．
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