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摘　要：为了解蓝藻暴发池塘中细菌群落特征，采集３个地区（广东、云南、贵州）４个淡水养殖场的蓝藻暴发
池塘和非蓝藻暴发池塘（对照池塘）水样，并检测其理化因子及生物指标，采用ＰＣＲＤＧＧＥ技术分析其细菌群
落结构差异。依据ＰＣＲＤＧＧＥ指纹谱带的丰度对养殖水体细菌群落多样性进行了分析，并对水体细菌群落
结构进行了ＵＰＧＭＡ聚类分析。结果发现：蓝藻暴发池塘水体的ＰＯ４Ｐ含量均显著高于对照池塘（Ｐ＜０．０１）；

线性回归分析表明，ＰＯ４Ｐ与代表蓝藻暴发程度的叶绿素ａ存在正相关关系（Ｒ
２＝０．８６９，Ｐ＜０．０１）；而且理化

因子与细菌群落的ＲＤＡ分析表明，ＰＯ４Ｐ与蓝藻暴发池塘细菌群落关系密切。蓝藻暴发池塘与对照池塘水
体的细菌群落结构间存在显著差异；进一步测序分析显示，蓝藻暴发池塘特定的细菌为 Ｆｌｅｘｉｂａｃｔｅｒ，其可能对
蓝藻有裂解作用；而Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｓｕｓ在蓝藻暴发池塘的含量明显低于对照池塘，可能是 Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ的大量暴发
抑制了Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｓｕｓ的生长。
关键词：蓝藻暴发池塘；细菌群落；ＰＣＲＤＧＧＥ；ＰＯ４Ｐ
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　　养殖池塘作为一个人为控制的封闭生态系
统，随着养殖生产的进行，进入池塘的残饵、排泄

物、生物残体等有机物越来越多［１］，导致养殖污

染严重，蓝藻暴发频繁，严重制约了养殖业的健

康发展［２］。首先，池塘暴发蓝藻后，蓝藻大量死

亡和分解使水体溶氧迅速下降甚至耗尽，造成养

殖动物缺氧死亡［３］；其次，蓝藻池塘中的养殖动

物有“腥臭味”，降低了养殖动物的品质和养殖效

益［４－５］；此外，蓝藻能产生藻毒素对养殖动物直接

产生毒害，已间接威胁人类的健康［６］。为此，控

制蓝藻暴发成为池塘养殖水体调控的关键技术

之一，而对蓝藻暴发的机理及诱发蓝藻暴发主导

因子的深入研究是解决这一问题的关键。

已有许多学者从营养盐、温度、光照、ｐＨ和
蓝藻自身的生理特点探索了蓝藻的暴发机制，但

至今蓝藻的确切暴发机制仍未阐明［５－７］。有研究

发现，蓝藻暴发与细菌种群之间存在密切的联系：

太湖水体细菌群落结构在蓝藻暴发前期和蓝藻

暴发末期存在差异，Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ在蓝藻暴发
前期大量出现，而在蓝藻暴发时消失［８］；玄武湖

蓝藻暴发期到衰退期，其水体中优势菌种数由１６
种减少至６种［９］；在洋河水库中也发现，蓝藻暴

发末期αｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ的存量高于其他阶段［１０］。

目前，国内大量研究工作都是针对蓝藻湖

泊［１１－１３］、水库［１０］中的细菌群落组成，而对蓝藻池

塘的细菌群落结构的研究却很少。开展对后者

的研究，对了解蓝藻暴发机制和养殖水体中蓝藻

控制与治理，都有着非常重要的理论意义与应用

价值。

本研究以３个地区４个养殖场的淡水草鱼养
殖池塘为研究对象，通过比较蓝藻暴发池塘和对

照池塘细菌群落和水环境因子的差异，分析蓝藻

暴发池塘细菌群落特征，为水产养殖中蓝藻暴发

的控制与治理提供理论依据。
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１　材料与方法

１．１　样品采集
１．１．１　采样地点

分别选择贵州遵义市绥阳县金承养殖场

（２７．９７°Ｎ，１０７．１２°Ｅ）、云南红河州开远市羊街乡
三角海水库西坝养殖场（２３．５７°Ｎ，１０３．２８°Ｅ）、广
东广州市珠江水产研究所试验基地（２３．０６°Ｎ，
１１３．２２°Ｅ）、广东广州市陆仕水产公司（２３．３１°Ｎ，
１１３．１４°Ｅ）３个地区４个养殖场的草鱼淡水养殖
池塘，于蓝藻高发期的９－１０月份，在蓝藻暴发

时采集的蓝藻暴发池塘的水样，并选择同一养殖

场内的非蓝藻暴发池塘作为对照池塘。经过后

期的筛选，在每个养殖场挑选出３口蓝藻暴发池
塘及３口对照池塘。

蓝藻暴发池塘的判别，首先通过观察池塘水

面上浮的颗粒状聚集的藻席加以选择，然后根据

后期的镜检确定水体中含有大量成团的微囊藻

并结合叶绿素ａ（Ｃｈｌ．ａ）含量［１４］加以确定。

对照池塘的选择，首先选择水面无藻席的池

塘，然后结合后期镜检确认水体无成团的微囊藻

及Ｃｈｌ．ａ含量［１４］加以确定。

表１　采样养殖池塘基本参数
Ｔａｂ．１　Ｔｈｅｂａｓｉｃｐａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆｓａｍｐｌｅｄｐｏｎｄｓ

地点

ｌｏｃａｔｉｏｎ
编号

ｎｕｍｂｅｒ
温度／℃
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

溶解氧／（ｍｇ／Ｌ）
ＤＯ ｐＨ

遵义市（金承） Ｂ１（蓝藻暴发池塘） ２９．５３±０．４６ １０．９０±０．６６ ８．０５±０．０６
Ｃ１（对照池塘） ２９．０３±０．０６ ６．９３±３．２０ ７．６５±０．３７

红河州（西坝） Ｂ２（蓝藻暴发池塘） ２２．００±０．３９ ４．０２±１．１９ ７．５４±０．３１
Ｃ２（对照池塘） ２２．４０±０．３９ ５．４３±２．６３ ７．５４±０．０７

广州市（珠江所） Ｂ３（蓝藻暴发池塘） ２６．９０±０．９１ ５．９６±４．０２ ７．９２±０．６０
Ｃ３（对照池塘） ２７．６３±０．１５ ７．６５±２．６８ ８．０９±０．５６

广州市（陆仕） Ｂ４（蓝藻暴发池塘） ２８．５５±０．４２ ６．１６±１．１９ ８．０８±０．１２
Ｃ４（对照池塘） ２８．３８±０．５２ ６．６２±１．５６ ７．８９±０．０８

１．１．２　样品采集方法
采样时使用有机玻璃采水器，水样取自水面

下 ０．５ｍ处。水样用５点采样法采集混合后装
入５００ｍＬ灭菌广口瓶中，在溢流状态下旋紧瓶
盖使取样瓶内尽量不含空气。水样采集后冰袋

保存，运送回实验室，２４ｈ内测定理化及生物指
标，并提取水样总 ＤＮＡ。取１．５ｍＬ水样装入２
ｍＬ离心管用鲁哥试剂固定，用于后期镜检。
１．２　理化指标测定

测定水温、溶解氧（ＤＯ）、ｐＨ、Ｃｈｌ．ａ、微囊藻
毒素 ａ（ＭＣＬＲ）、氨态氮（ＮＨ４Ｎ）、硝酸态氮
（ＮＯ３Ｎ）、亚硝酸态氮（ＮＯ２Ｎ）、可溶性磷酸盐
（ＰＯ４Ｐ）、总氮（ＴＮ）和总磷（ＴＰ）等指标。其中水
温（Ｔ）、溶解氧（ＤＯ）和 ｐＨ使用便携式多参数水
质分析仪（ＹＳＩＰｒｏｆｅｓｓｉｏｎａｌＰｌｕｓ，美国）现场测定；
Ｃｈｌ．ａ的测定采用反复冻融丙酮萃取法［１５］；ＭＣ
ＬＲ使用微囊藻毒素 ＥＬＩＳＡ试剂盒（Ｂｅａｃｏｎ，美
国）测定［１６］；ＮＨ４Ｎ、ＮＯ３Ｎ、ＮＯ２Ｎ、ＰＯ４Ｐ采用
ｍｅｒｃｋＰｈａｒｏ１００多参数水质分析仪（德国）测定；
ＴＮ、ＴＰ送广州省生态环境与土壤研究所分析测
试中心测定，其中 ＴＮ的测定采用碱性过硫酸钾

消解紫外分光光度法（ＨＪ６３６—２０１２）、ＴＰ的测定
采用钼酸铵分光光度法（ＧＢ１１８９３—１９８９）。
１．３　水体总ＤＮＡ的提取

真空抽滤１００ｍＬ水样于０．２μｍ的滤膜上，
剪成 ４瓣后置于 ５０ｍＬ灭菌离心管中，用
ＯＭＥＧＡ水样提取试剂盒按照说明书提取水体总
ＤＮＡ，并使用１％琼脂糖凝胶１２０Ｖ、２０ｍｉｎ电泳
检测产物质量。水样总 ＤＮＡ于 －４０℃冰箱保
存。

１．４　１６ＳｒＤＮＡ的Ｖ３可变区ＰＣＲ扩增
将同一养殖场的蓝藻暴发池塘与对照池塘

的平行样品细菌总 ＤＮＡ分别混合，采用通用引
物 ＧＣ３３８Ｆ（５′ＣＧＣＣＣＧＣＣＧＣＧＣＧＣＧＧＣＧＧＧ
ＣＧＧＧＧＣＧＧＧＧＧＣＡＣＧＧＧＧＧＧＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧ
ＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ３′）和 ５３４Ｒ（５′ＡＴＴＡＣＣＧＣＧＧ
ＣＴＧＣＴＧＧ３′）［１７－１８］对总细菌的１６ＳｒＤＮＡ的Ｖ３
可变区进行扩增。采用 ｔｏｕｃｈｄｏｗｎＰＣＲ扩增程
序：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，６５℃退火
３０ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ，之后每个循环退火温度降
低０．５℃；２０个循环后，在５５℃的退火温度下再
进行１５个循环，最终７２℃延伸１０ｍｉｎ。ＰＣＲ产

２４５
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物用１％的琼脂糖凝胶电泳检验扩增产物，其余
用于ＤＧＧＥ电泳分析。通用引物由Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ（上
海）公司合成。

１．５　ＰＣＲ扩增产物变性梯度凝胶电泳（ＤＧＧＥ）
及序列分析

用ＤＧＧＥ将ＰＣＲ扩增产物进行分离，采用的
变性胶梯度为４２％～４８％，聚丙烯酰胺凝胶的浓
度为８％。电泳温度控制在６０℃，用２００Ｖ电压
预电泳１０ｍｉｎ，接着在１１０Ｖ条件下电泳１２ｈ。
电泳结束后，在室温条件下用稀释１００００倍的
Ｇｅｎｅｆｉｎｄｅｒ（至善生物，厦门）核酸染料摇床上染
色３０ｍｉｎ。用凝胶成像系统 （Ｃａｒｅｓｔｒｅａｍ，ＵＳＡ）
观察记录ＤＧＧＥ图谱。
１．６　目的条带割胶回收与克隆测序

将目的条带割胶回收，使用不带 ＧＣ夹子的
引物 ３８８Ｆ／５３４Ｒ对目的片段进行扩增，然后将
ＰＣＲ产物进行割胶纯化与克隆。纯化后的 ＰＣＲ
产物与载体ｐＭＤ１９Ｔ（ＴａＫａＲａ，大连）１６℃水浴
３ｈ进行连接，后加入Ｅ．ｃｏｌｉＤＨ５α感受态细胞热
激转化，利用氨苄青霉素（１００ｍｇ／ｍＬ）抗性选取
阳性转化子并确认阳性克隆体后，送 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ
（上海）公司测序。

１．７　数据分析
利用 Ｅｘｃｅｌ进行数据处理；使用 ＳＰＳＳ１６．０

ｆｏｒｗｉｎｄｏｗｓ软件分析显著性差异及回归分析，理
化数据用平均值 ±标准差（Ｘ±ＳＤ）表示，Ｐ＜
０．０５为差异显著。用 ＱｕａｎｔｉｔｙＯｎｅ４．５软件分析
样品电泳条带的数目和亮度，获取 ＤＧＧＥ图谱的
数 字 化 信 息，用 ＰＲＩＭＥＲ ５．０的 ＳＩＭＰＥＲ
（ＳｉｍｉｌａｒｉｔｙＰｅｒｃｅｎｔａｇｅＡｎａｌｙｓｉｓ）功能，通过条带的
ｐｅａｋ值来分析蓝藻暴发池塘与对照组之间的差
异，细菌群落结构的相似性通过Ｄｉｃｅ相似系数来
比较，完 成 非 加 权 配 对 算 术 平 均 法 聚 类

（ＵＰＧＭＡ）。生物多样性指数采用条带数（Ｓ）、
Ｍａｒｇａｌｅｆ丰富度指数（Ｄ）、Ｐｉｅｌｏｕ均匀度指数
（Ｊ′）、Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数（Ｈ′）和 Ｓｉｍｐｓｏｎ优势
度指数（１λ）表示。各指数的计算公式分别为：

Ｄ＝（Ｓ－１／）ｌｎＮ （１）
Ｈ′＝－∑ ［（ｎｉ／Ｎ）ｌｎ（ｎｉ／Ｎ）］ （２）
Ｊ′＝Ｈ′／ｌｎＳ （３）

１－λ＝∑｛ｎｉ（ｎｉ－１）／Ｎ（Ｎ－１）｝ （４）
式中：Ｓ为条带数；ｎｉ第 ｉ个条带的光密度值；Ｎ
为某一泳道所有条带的光密度值之和。冗余分

析（ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ）判断环境因子与细
菌群落的显著相关性关系，所用数据均经过 ｌｇ
（ｘ＋１）转换，ＲＤＡ分析所使用软件为 ＣＡＮＯＣＯ
ｆｏｒｗｉｎｄｏｗｓ４．５。

２　结果与分析

２．１　基于ＤＧＧＥ图谱的细菌群落多样性分析
对不同地区的蓝藻暴发池塘与对照池塘的

ＤＮＡ样品进行细菌１６ＳｒＤＮＡＶ３区片段的 ＰＣＲ
扩增，继而构建细菌群落 ＤＧＧＥ图谱，见图 １ａ。
将ＤＧＧＥ图谱条带信息数字化并进行多样性指
数计算，结果见表２。条带数（Ｓ）为１７～２２，多样
性指数（Ｈ′）为２．７６～３．０２，丰富度指数（Ｄ）为
２．１１～２．６７，均匀度（Ｊ′）为０．９４５～０．９７７，优势
度指数（１λ）为０．９２４～０．９４８。用方差分析（ｏｎｅ
ｗａｙＡＮＯＶＡ）检验，这些指数在蓝藻暴发池塘与
对照组池塘间的差异均不显著（Ｐ＞０．０５）。说明
蓝藻暴发池塘与对照池塘的细菌群落多样性差

异不大。

２．２　基于ＤＧＧＥ图谱的聚类分析
依据 ＤＧＧＥ指纹谱带的丰度对养殖水体细

菌群落结构进行基于 Ｄｉｃｅ系数的 ＵＰＧＭＡ聚类
分析（图１ｂ）。在相似性０．３９处分化为两条主枝
干，蓝藻暴发池塘（Ｂ１、Ｂ２、Ｂ３、Ｂ４）聚为一支，对
照池塘（Ｃ１、Ｃ２、Ｃ３、Ｃ４）聚为另一支，表明两种池
塘样品细菌群落结构间存在明显差异，而且每组

内相似性都在５０％以上。
２．３　ＤＧＧＥ图谱特异条带分析

对 ＤＧＧＥ 图谱条带的数字化结果，用
ＳＩＭＰＥＲ分析蓝藻暴发池塘与对照池塘之间的差
异，条带累积贡献率超过５０％的条带见表３。由
图１ａ和表３可知，蓝藻暴发池塘（Ｂ组）的特异条
带有两条，条带１５、２０；对照池塘（Ｃ组）的特异条
带为条带２４、２５；蓝藻暴发池塘的条带２１明显亮
于对照池塘；而对照池塘的条带１７、３２则比蓝藻
暴发池塘亮。
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图１　养殖池塘水体细菌群落结构ＤＧＧＥ指纹图谱及聚类分析（ＵＰＧＭＡ）
Ｆｉｇ．１　ＤＧＧＥｐｒｏｆｉｌｅｓａｎｄＵＰＧＭＡｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｏｆ１６ＳｒＤＮＡｇｅｎｅｓｆｒｏｍｔｈｅｐｏｎｄｗａｔｅｒ

表２　不同样品的细菌多样性指数
Ｔａｂ．２　Ｓｈａｎｎｏｎｗｉｅｎｅｒｉｎｄｅｘ，Ｍａｒｇａｌｅｆｉｎｄｅｘ，ＰｉｅｌｏｕｉｎｄｅｘａｎｄＳｉｍｐｓｏｎｉｎｄｅｘｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

泳道ｌａｎｅ Ｓ Ｈ′ Ｄ Ｊ′ １λ

Ｂ１ １８ ２．７３４ ２．２３８ ０．９４６ ０．９２５
Ｃ１ １８ ２．８１２ ２．２０３ ０．９７３ ０．９３５
Ｂ２ ２１ ２．９３５ ２．５７３ ０．９６４ ０．９４２
Ｃ２ ２０ ２．８４９ ２．４５１ ０．９５１ ０．９３３
Ｂ３ ２１ ２．９１８ ２．５５８ ０．９５８ ０．９３８
Ｃ３ ２０ ２．９０４ ２．４７１ ０．９６９ ０．９４１
Ｂ４ １７ ２．７６３ ２．１１６ ０．９７５ ０．９３３
Ｃ４ ２２ ３．０２０ ２．６７６ ０．９７７ ０．９４８

表３　蓝藻池塘与对照池塘主要差异性条带及其贡献率
Ｔａｂ．３　Ｔｈｅｍａｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂａｎｄｉｎｇａｎｄｉｔｓｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｌｂｌｏｏｍｉｎｇｐｏｎｄａｎｄｃｏｎｔｒｏｌｐｏｎｄ

条带号

ｂａｎｄｎａｍｅ

蓝藻暴发池塘

ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｂｌｏｏｍｉｎｇｐｏｎｄ

对照池塘

ｃｏｎｔｒｏｌｐｏｎｄ
贡献率／％
ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｒａｔｅ

累计贡献率／％
ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ
ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｒａｔｅ

ｂａｎｄ２１ １６．１５ ２．４１ ６．３２ ６．３２
ｂａｎｄ７ １０．９３ ０ ５．０６ １１．３８
ｂａｎｄ２３ １０．８９ ０ ５．０４ １６．４２
ｂａｎｄ２４ ０ １０．８２ ４．９９ ２１．４
ｂａｎｄ１５ １０．３１ ０ ４．７４ ２６．１５
ｂａｎｄ２２ ０ ９．３４ ４．３８ ３０．５３
ｂａｎｄ２０ ９．２４ ０ ４．２８ ３４．８１
ｂａｎｄ３２ ２．２２ １０．９８ ４ ３８．８１
ｂａｎｄ１７ ２．７１ １０．５９ ３．８２ ４２．６３
ｂａｎｄ９ ５．９７ ９．９４ ３．２９ ４５．９１
ｂａｎｄ２ ８．４２ １４．５ ２．９ ４８．８１
ｂａｎｄ６ ０ ６．３５ ２．８８ ５１．６９
ｂａｎｄ２５ ０ ５．８５ ２．７５ ５４．４４
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２．４　ＤＧＧＥ图谱切胶条带及序列测定结果
将养殖水体细菌 ＤＧＧＥ图谱可分辨的２２条

特征条带通过切胶、克隆、测序后，得到 ３１条大
小在１６９～１９７ｂｐ之间的序列，将所得序列提交
到ＧｅｎＢａｎｋ数据库，采用ＢＬＡＳＴ程序进行序列比
对，结果见表４。所获得的序列与数据库中序列
的最大相似性在９６％～１００％ 之间，其中有１４条
序列与数据库中的序列相似性为１００％，有１０条
序列为未培养细菌。养殖池塘水体菌群主要归

属为 蓝 细 菌 门 （Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、变 形 菌 门
（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆
菌 门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ） 和 芽 单 胞 菌 门

（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）５个门。

蓝藻暴发池塘样品的优势菌为蓝细菌门的

微囊藻属（Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓｓｐ．），特有细菌为拟杆菌门
的屈挠杆菌属（ＵｎｃｕｌｔｕｒｅｄＦｌｅｘｉｂａｃｔｅｒｓｐ．）；对照
池塘 的 优 势 菌 为 蓝 细 菌 门 的 聚 球 藻 属

（Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓｓｐ．）、α变形菌纲的甲基杆菌属
（Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｐ．） 和 红 环 菌 科 的

Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓｓｐ．；而 蓝 藻 门 的 鱼 腥 藻 属
（Ａｎａｂａｅｎａｓｐ．）、α变形菌纲的鞘氨醇单胞菌属
（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓｓｐ．）、β变形菌纲伯克氏菌科的甲
基杆 菌 属 （Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｐ．）、Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ
Ｐｏｌｙｎｕｃｌｅｏｂａｃｔｅｒｓｐ．、红 杆 菌 属 （Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ
Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒｓｐ．）和生丝微菌属（Ｈｙｐｈｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ
ｓｐ．）是各个池塘所共有的菌群。

表４　养殖池塘水体细菌ＤＧＧＥ条带测序结果
Ｔａｂ．４　Ｂｌａｓｔｒｅｓｕｌｔｓｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌ１６ＳｒＤＮＡｐａｒｔｉａｌｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｐｏｎｄｗａｔｅｒｗｉｔｈｔｈｅｄａｔａｂａｓｅｆｒｏｍＧｅｎＢａｎｋ

条带号

ｂａｎｄ
ｎａｍｅ

序列长度

ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｓｉｚｅ

ＧｅｎＢａｎｋ最相似性序列 （编号）
ｃｌｏｓｅｓｔｒｅｌａｔｉｖｅｆｏｕｎｄｉｎｔｈｅＧｅｎＢａｎｋ
ｄａｔａｂａｓｅ（ａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｕｍｂｅｒ）

分类地位

ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｓｔａｔｕｓ
相似性／％
ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ

Ｂａｎｄ１ １７７ ＵｎｃｕｌｔｕｒｅｄＡｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒｓｐ．（ＫＪ６２４６１８．１） 放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） ９６
Ｂａｎｄ３ １７４ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓｓｐ．（ＡＢ９３６７８０．１） 蓝藻门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） ９９
Ｂａｎｄ５ １６９ ＵｎｃｕｌｔｕｒｅｄＩｌｕｍａｔｏｂａｃｔｅｒｓｐ．（ＫＦ２８７７６１．１） 放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） ９８
Ｂａｎｄ６ １７１ Ｐｓｅｕｄａｎａｂａｅｎａｓｐ．（ＡＢ９３６７７９．１） 蓝藻门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） １００
Ｂａｎｄ９ １７２ ＵｎｃｕｌｔｕｒｅｄＲｈｏｄｏｂａｃｔｅｒｓｐ．（ＪＱ７０１６６１．１） 变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） ９９

Ｂａｎｄ１２－１ １９６ ＰｏｌｙｎｕｃｌｅｏｂａｃｔｅｒｄｉｆｆｉｃｉｌｉｓｓｔｒａｉｎＡＭ８Ｂ５（ＮＲ＿１２５５４６．１） 变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） １００
Ｂａｎｄ１２－２ １７５ Ａｎａｂａｅｎａｓｐ．（ＧＵ１９７６５６．１） 蓝藻门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） １００
Ｂａｎｄ１３ １７４ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓｓｐ．（ＣＰ０１１３０４．１） 蓝藻门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） ９７
Ｂａｎｄ１５ １７４ Ｐｒｏｃｈｌｏｒｏｔｈｒｉｓｐ．（ＨＱ３１６１６９．１） 蓝藻门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） ９８
Ｂａｎｄ１７ １７４ Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓｓｐ．（ＣＰ００６２６９．１） 蓝藻门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） １００
Ｂａｎｄ１８ １９６ ＵｎｃｕｌｔｕｒｅｄＰｏｌｙｎｕｃｌｅｏｂａｃｔｅｒｓｐ．（ＫＣ００６２６４．１） 变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） ９８
Ｂａｎｄ２０－１ １９２ ＵｎｃｕｌｔｕｒｅｄＦｌｅｘｉｂａｃｔｅｒｓｐ．（ＦＮ６６８１８８．２） 拟杆菌门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ） １００
Ｂａｎｄ２０－２ １７４ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓｓｐ．（ＣＰ０１１３０４．１） 蓝藻门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） １００
Ｂａｎｄ２１ １７４ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓｓｐ．（ＣＰ０１１３０４．１） 蓝藻门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） １００
Ｂａｎｄ２４－１ １７９ ＵｎｃｕｌｔｕｒｅｄＰｏｌｙｎｕｃｌｅｏｂａｃｔｅｒｓｐ．（ＫＣ００６２６４．１） 变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） ９９
Ｂａｎｄ２４－２ １７５ Ｏｓｃｉｌｌａｔｏｒｉａｓｐ．（ＧＱ３５１５７５．１） 蓝藻门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） １００
Ｂａｎｄ２５ １９６ ＵｎｃｕｌｔｕｒｅｄＰｏｌｙｎｕｃｌｅｏｂａｃｔｅｒｓｐ．（ＪＮ８６６３５５．１） 变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） １００
Ｂａｎｄ２６－１ １７５ Ｐｌａｎｋｔｏｔｈｒｉｘｓｐ．（ＧＱ３５１５６６．１） 蓝藻门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） ９９
Ｂａｎｄ２６－２ １６９ ＵｎｃｕｌｔｕｒｅｄＩｌｕｍａｔｏｂａｃｔｅｒｓｐ．（ＪＱ２９１０１１．１） 放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） ９８
Ｂａｎｄ２８ １７５ Ｏｓｃｉｌｌａｔｏｒｉａｓｐ．（ＧＱ３５１５７５．１） 蓝藻门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） １００
Ｂａｎｄ２９ １７４ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓｓｐ．（ＡＢ９３６７７６．１） 蓝藻门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） ９８
Ｂａｎｄ３２－１ １９７ Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓｓｐ．（ＡＢ７９５５３３．１） 变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） ９７
Ｂａｎｄ３２－２ １７２ Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．（ＪＮ５５８７９３．１） 变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） ９８
Ｂａｎｄ３２－３ １９７ ＵｎｃｕｌｔｕｒｅｄＬｉｍｎｏｈａｂｉｔａｎｓｓｐ．（ＪＸ５１２３３０．１） 变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） ９８
Ｂａｎｄ３３ １９２ Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．（ＮＲ１０９５２２．１） 拟杆菌门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ） １００
Ｂａｎｄ３５－１ １７２ Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓｓｐ．（ＡＹ０８１１６６．１） 变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） ９７
Ｂａｎｄ３５－２ １７２ Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．（ＦＪ９１９６２１．１） 形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） ９８
Ｂａｎｄ３６－１ １７２ ＵｎｃｕｌｔｕｒｅｄＲｈｏｄｏｂａｃｔｅｒｓｐ．（ＨＥ６４８２０４．１） 变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） １００
Ｂａｎｄ３６－２ １７２ Ｈｙｐｈｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍｓｐ．（ＨＭ１２４３６７．１） 变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） １００
Ｂａｎｄ３７－１ １８９ ＵｎｃｕｌｔｕｒｅｄＧｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓｓｐ．（ＧＵ３２３６２２．１） 芽单胞菌门 （Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ） １００
Ｂａｎｄ３７－２ １７４ Ｌｙｎｇｂｙａｓｐ．（ＨＱ３４３４１４．１） 蓝藻门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） ９９
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２．５　水体样品理化指标结果分析
由表５可知，蓝藻暴发池塘水体的可溶性磷

酸盐（ＰＯ４Ｐ）、叶绿素 ａ（Ｃｈｌ．ａ）均极显著高于对
照池塘（Ｐ＜０．０１）；硝酸态氮（ＮＯ３Ｎ）、亚硝酸态
氮（ＮＯ２Ｎ）在蓝藻暴发池塘与对照池塘的水体间

差异均不显著。一般来说，Ｃｈｌ．ａ可以作为衡量
蓝藻暴发程度的指标［１４］，由线性回归分析可以得

出，Ｃｈｌ．ａ与ＰＯ４Ｐ存在正相关关系（Ｒ
２＝０．８６９，

Ｐ＜０．０１）。

表５　养殖水质参数
Ｔａｂ．５　Ｗａｔｅｒｑｕａｌｉｔｙｐａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆｔｈｅａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅｗａｔｅｒ

参数

ｐａｒａｍｅｔｅｒ
养殖场

ｆａｒｍ
蓝藻暴发塘

ｂｌｏｏｍ
对照塘

ｃｏｎｔｒｏｌ

ＮＨ４Ｎ
／（ｍｇ／Ｌ）

遵义市（金承） ０．５２±０．１２ ０．６９±０．３７
红河州（西坝） ０．５１±０．１７ ０．１２±０．０３
广州市（珠江所） ０．１４±０．０３ ０．２９±０．２０
广州市（陆仕） ０．４８±０．３９ ０．７３±０．３９

ＮＯ３Ｎ
／（ｍｇ／Ｌ）

遵义市（金承） ０．９７±０．２１ １．３５±０．４２
红河州（西坝） ０．２３±０．１４ ０．５３±０．２５
广州市（珠江所） ０．３９±０．１０ ０．３８±０．０７
广州市（陆仕） ０．２６±０．１２ ０．１８±０．０４

ＴＮ
／（ｍｇ／Ｌ）

遵义市（金承） ４．４８±１．１５ ４．３５±１．２２
红河州（西坝） ８．８４±２．５３ ２．３２±０．７１
广州市（珠江所） ６．８６±２．１６ ３．９０±０．０７
广州市（陆仕） ６．５４±２．７６ ４．３３±１．８８

ＴＰ
／（ｍｇ／Ｌ）

遵义市（金承） ０．６７±０．１２ ０．４６±０．３２
红河州（西坝） ０．６４±０．５８ ０．０７±０．０１
广州市（珠江所） ０．８２±０．４４ ０．３±０．１２
广州市（陆仕） ０．７６±０．１７ ０．３１±０．１６

参数

ｐａｒａｍｅｔｅｒ
养殖场

ｆａｒｍ
蓝藻暴发塘

ｂｌｏｏｍ
对照塘

ｃｏｎｔｒｏｌ

ＮＯ２Ｎ
／（ｍｇ／Ｌ）

遵义市（金承） ０．０３２±０．００７ ０．０４４±０．０１０
红河州（西坝） ０．０３８±０．００７ ０．０４７±０．０１６
广州市（珠江所） ０．０１１±０．００３ ０．０１３±０．００４
广州市（陆仕） ０．０２３±０．００８ ０．０３４±０．０２０

ＰＯ４Ｐ
／（ｍｇ／Ｌ）

遵义市（金承） 　 ０．１５８±０．０４１ ０．０２８±０．０１８
红河州（西坝） 　 ０．１５５±０．０４５ ０．０２８±０．０１８
广州市（珠江所）　 ０．１９５±０．０３１ ０．０６９±０．０１５
广州市（陆仕） 　 ０．３４１±０．０５９ ０．０８９±０．０１５

Ｃｈｌ．ａ
／（μｇ／Ｌ）

遵义市（金承） 　３０５．１±５５．５ ６０．８±１１．２
红河州（西坝） 　５７２．０±５５．５ ７７．５±２２．７
广州市（珠江所） 　５２９．７±６５．２ ５８．０±１８．４
广州市（陆仕） 　４２１．２±６４．５ ６１．３±１６．５

ＭＣＬＲ
／（ｎｇ／Ｌ）

遵义市（金承） ０．３３±０．１１ ０．２６±０．０９
红河州（西坝） ０．１３±０．０１ ０．２６±０．１５
广州市（珠江所） ０．６０±０．１３ ０．１４±０．０６
广州市（陆仕） ０．７４±０．３５ ０．０２±０．００

注：表示同行差异显著（Ｐ＜０．０５）；表示同行差异极显著（Ｐ＜０．０１）。
Ｎｏｔｅ： ｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｈｅｒｅｗａｓａｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｉｎｔｈｅｓａｍｅｌｉｎｅ（Ｐ＜０．０５）；Ａｎｄ ｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｗａｓｅｘｔｒｅｍｅｌｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ（Ｐ＜
０．０１）．

２．６　养殖池塘水体细菌群落与水环境因子的
ＲＤＡ分析

将ＤＧＧＥ指纹图谱中３７条（图１ａ，特异条带
的测序结果见表４）可识别的条带的位置和亮度
分别类比于物种的种类和数量，对 ＤＧＧＥ图谱条
带数字化结果进行去趋势对应分析（ｄｅｔｒｅｎｄｅｄ
ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓ，ＤＣＡ）。结果显示最大梯
度长度为２．２６４，小于３，即选用线性模型要好于
单峰模型。因此，本文选择线性模型冗余分析

（ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ）进行养殖池塘水体细
菌群落与水环境因子的排序。通过对水环境因

子的蒙特卡罗检验（ｍｏｎｔｅｃａｒｌｏｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎｔｅｓｔ）
表明，ＰＯ４Ｐ和ＮＯ３Ｎ与养殖池塘水体细菌群落
具有显著的相关性（Ｐ＜０．０５），因此选择 ＰＯ４Ｐ
和ＮＯ３Ｎ两个环境因子研究其与细菌群落的关
系。结果显示：第一排序轴和第二排序轴的特征值

分别为３４．２和１５．８，前两轴共解释了５０．１％的

养殖水体细菌群落的变化特征，而物种和环境因

子相关系数分别为０．９８２和０．９６９，表明排序能
够很好地反映养殖池塘水体细菌群落与水环境

因子间的关系。

在只包含 ＰＯ４Ｐ和 ＮＯ３Ｎ两个环境因子的
二维空间内，不同养殖池塘及水体细菌群落的

ＲＤＡ排序图（图３）。第一排序轴的主要影响因
子是ＰＯ４Ｐ，为负相关，相关系数为 －０．８７６；第二
排序轴的主要影响因子是ＮＯ３Ｎ，为正相关，相关
系数为０．９６７。蓝藻暴发池塘的特异及优势条带
１５（Ｐｒｏｃｈｌｏｒｏｔｈｒｉｘｓｐ．）、２０（ＵｎｃｕｌｔｕｒｅｄＦｌｅｘｉｂａｃｔｅｒ
ｓｐ．）、２１（Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓｓｐ．）与 ＰＯ４Ｐ呈正相关；而
对照池塘的特异及优势条带 １７（Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓ
ｓｐ．）、２４（ＵｎｃｕｌｔｕｒｅｄＰｏｌｙｎｕｃｌｅｏｂａｃｔｅｒｓｐ．）、２５
（Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｐｏｌｙｎｕｃｌｅｏｂａｃｔｅｒ ｓｐ．）、 ３２
（Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．）与ＰＯ４Ｐ呈负相关。
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图２　养殖池塘水体细菌群落与水环境
因子的ＲＤＡ排序图

Ｆｉｇ．２　Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒｂａｃｔｅｒｉａａｎｄ
ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｆａｃｔｏｒｓｉｎａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅｐｏｎｄｗａｔｅｒ

图中箭头１－３７代表类比于物种的 ＤＧＧＥ指纹图谱中的条

带，见图１ａ；ＰＯ４Ｐ．可溶性磷酸盐；ＮＯ３Ｎ．硝态氮。

１ｔｏ３７ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｔｈｅＤＧＧＥｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔａｓｓｈｏｗｎｉｎｆｉｇｕｒｅ１ｗｈｉｃｈ

ａｎａｌｏｇｙｉｎｓｐｅｃｉｅｓ；ＰＯ４Ｐ．ｓｏｌｕｂｌｅｐｈｏｓｐｈａｔｅ；ＮＯ３Ｎ．ｎｉｔｒａｔｅ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ．

３　讨论

有研究发现，ＰＯ４Ｐ是影响蓝藻丰度的主要

因子［１９］，高ＰＯ４Ｐ浓度有利于使能够形成蓝藻水
华的种类成为优势种［７］。在本次研究中，蓝藻暴

发池塘的ＰＯ４Ｐ含量显著高于对照池塘，且 ＰＯ４
Ｐ与代表蓝藻暴发程度的 Ｃｈｌ．ａ存在正相关关
系。此结果与ＸＵ的研究结果相同，其在对玄武
湖蓝藻暴发的研究中发现微囊藻（Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ）丰
度与ＰＯ４Ｐ浓度呈正相关

［２０］。此外，本研究发现

ＰＯ４Ｐ与蓝藻暴发池塘优势及特异细菌存在正相
关关系。刘庆等在研究中曾发现，ＰＯ４Ｐ与附着
细菌样品蓝藻种群结构动态变化具有显著的相

关性［２１］。因此，较高的 ＰＯ４Ｐ含量有利于
Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ成为优势藻类，且与蓝藻暴发相关的细
菌关系密切，有利于蓝藻的暴发。

一般来说，蓝藻的暴发总是和细菌的变化相

关联。蓝藻的生物量会对水体的细菌群落结构

产生很大的影响［８］，有许多细菌是蓝藻的附生

菌［２２］，蓝藻产生的藻毒素也会对某些细菌存在抑

制作用［１１］。本研究发现蓝藻暴发池塘的特定的

菌群 为 屈 挠 杆 菌 （Ｆｌｅｘｉｂａｃｔｅｒ）。已 报 道 的
Ｆｌｅｘｉｂａｃｔｅｒ均属于异养菌，不但分布广泛［２３］，而且

具有溶解藻类细胞特别是蓝藻细胞的能力：前苏

联科学家曾经报道过屈挠杆菌亚种（Ｆｌｅｘｉｂａｃｔｅｒ
ｓｐ．）具有溶解藻类营养细胞的能力［２４］，我国学者

李勤生从藻池中分离出来的一株屈挠杆菌

（Ｆｌｅｘｉｂａｃｔｅｒｓｐ．）也可以溶解蓝藻营养细胞［２３］。

Ｆｌｅｘｉｂａｃｔｅｒ属于噬纤维菌科（Ｃｙｔｏｐｈａｇａｃｅａｅ），
ＲＡＳＨＩＤＡＮ等发现噬纤维菌科（Ｃｙｔｏｐｈａｇａｃｅａｅ）
的噬细胞菌属（Ｃｙｔｏｐｈａｇａ）也具有裂解蓝藻细胞
的能力，而且 Ｃｙｔｏｐｈａｇａ的丰度与蓝藻暴发及其
发展紧密关联［２５］。Ｃｙｔｏｐｈａｇａｃｅａｅ属于拟杆菌门
（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ），我国学者在对湖泊与水库蓝藻暴
发的研究中均发现，Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ是蓝藻暴发期
的主要细菌菌群，且在蓝藻暴发的过程中有显著

的变化：太湖梅梁湾水域在蓝藻暴发前期以

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ为优势菌，而在蓝藻暴发末期其在
水样中的比例很小［１２］；太湖贡湖湾 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
的黄杆菌科（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ）在蓝藻暴发前期
大量出现，而在暴发时消失［８］；玄武湖蓝藻暴发

期间 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ和 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ为
主要优势菌群，而衰退期主要优势菌群仅为

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ和Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ［９］；洋河水库蓝藻暴发
时，Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ在总细菌中的含量由蓝藻暴发
前期（６月）的 ６．６％下降至暴发中期（８月）的
１．２％，又在暴发末期（１０月）上升至 ２４％，
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ的ＯＵＴ数也由蓝藻暴发前中期的１
个增 加 到 了 暴 发 末 期 的 ８个［１０］。因 此，

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ与蓝藻暴发的关系密切，而蓝藻的
暴发可能会引起可以裂解蓝藻的 Ｆｌｅｘｉｂａｃｔｅｒ含量
的增高。

本次研究的蓝藻暴发池塘中的优势藻类为

Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ，而 蓝 藻 暴 发 池 塘 的 聚 球 藻

（Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓ）的含量明显低于对照池塘。
Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓ属于蓝细菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ），是浮
游生物群落的优势组分，是全球碳循环的主要参

与者和初级生产力的贡献者［２６］。一般来说

Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓ比 Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ具有生长优势。因为
Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓ（直径为０．２～２μｍ［２７］）个体略小于
Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ（直径为２～７μｍ［２８］），较小的细胞个
体能更有效地获取和使用营养物质［２７］；另外

Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓ可 以 进 行 生 物 固 氮［２７］，而

Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ属于非固氮蓝藻［２２］，这些特性让

Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓ营养获取上比 Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ更具有优
势。但本次采集的养殖池塘富营养化严重，含氮

的营养盐已不是影响其生长的限制因子。有学
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者研究发现 Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ产生的微囊藻毒素
（Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｎ，ＭＣ）可以通过降低 Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓ
的光合活性来抑制 Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓ的生长［２９］。叶

文瑾在对太湖水体蓝藻暴发的研究中发现

Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ和 Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓ存在此消彼长的动态
关系［１１］。因此，在蓝藻暴发池塘中可能是因为

Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ的大量生长抑制了 Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓ的生
长。

蓝藻暴发池塘和对照池塘中共有的优势菌

群为 α，β变形菌纲（α，βＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）。α
ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ包括大部分贫养型杆菌，多数类群
是好氧菌；多数 βＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ也是好氧菌，但
其也可以在厌氧生境中利用有机物的降解产

物［３０］。多数 βＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ具有降解污染物的
能力，因此随营养浓度的升高 βＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ的
种群数量也会升高［３１］。有文献表明，蓝藻暴发

时，α，βＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ是蓝藻的主要附生菌［２２］。

而 且 αＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ中 的 鞘 氨 醇 单 胞 菌
（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）对于微囊藻毒素具有很强的降解
能力［２２，３２］。

许多学者在对湖泊水库的研究中表明，蓝藻

暴发会导致水体细菌多样性的降低［９，１３，３３］。但本

研究发现，蓝藻暴发池塘与对照池塘的细菌多样

性差别不大。可能是因为本次研究的养殖池塘

水体富营养化比较严重，水体营养过剩会抑制某

些对环境敏感的细菌的生长，降低水体细菌的多

样性［１５，３４］。此外，水体的细菌多样性还与水面面

积有很大的关系，ＲＥＣＨＥ在研究位于西班牙内华
达山脉上的１１个高原湖泊中的细菌群落结构和
多样性时发现，细菌多样性和湖泊的面积呈显著

的正相关关系［３５］。而养殖池塘相对于湖泊水库

的面积要小得多，因此也有可能是养殖池塘的面

积较小从而导致了细菌多样性本身较低，进而导

致蓝藻暴发对养殖池塘细菌多样性的影响作用

不明显。
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