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摘要： 为更深入地了解氨氧化古菌（ＡＯＡ）在浅水湖泊表层沉积物中的分布特征，以淮河流域下游

里下河地区浅水湖泊为研究对象，采用分子生物学和微生物学方法研究了该区域 ４ 个不同功能类

型的浅水湖泊中的 ＡＯＡ 群落结构。 结果表明，里下河地区的浅水湖泊中存在 ＡＯＡ，为 ＡＯＡ 的全球

地理分布生境提供了重要补充。 大纵湖湖心处表层沉积物中 ＡＯＡ 的多样性和丰富度最高，ＡＯＡ
主要聚集于 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ 和 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ａ，其中 ７１􀆰 ３％的序列属于 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ，２８􀆰 ７％的序列属于

Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ａ。 沉水植物的存在明显增加了 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ 的丰富度，丰富的有机质有利于促进 ＡＯＡ 的

生长。 得胜湖岸周边的工厂、采沙场、渔业养殖以及九龙口上游家畜类养殖影响了表层沉积物中的

群落特征。
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ｓｕｒｒｏｕｎｄｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｉｅｓ， ｓａｎｄｐｉｔｓ， ｆｉｓｈｅｒｉｅｓ， ａｎｄ ｔｈｅ ｌｉｖｅｓｔｏｃｋ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｕｐｓｔｒｅａｍ ｏｆ Ｊｉｕｌｏｎｇｋｏｕ ａｆｆｅｃｔ ｔｈｅ
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２００８ 年，Ｈｅｒｒｍａｎｎ 等［１］在淡水湖泊水生植物根际中发现了 ＡＯＡ，随后人们开始了对 ＡＯＡ 的广泛研究，



河 海 大 学 学 报 （ 自 然 科 学 版 ） 第 ４４ 卷

研究还发现具有氨氧化能力的氨氧化古菌（ＡＯＡ）有 ａｍｏＡ［２］。 Ｐｒｏｓｓｅｒ 等［３］ 将 ＡＯＡ 分为 ３ 类：海洋、大多数

水体以及沉积物中的海洋环境硝化古菌群落（Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ａ），土壤及其他陆源环境中的土壤环境硝化古菌群

落（Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ），嗜高温环境硝化古菌群落（Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｃ）。 Ｐｅｓｔｅｒ 等［４］ 将 ＡＯＡ 序列划分为 ５ 个类群：
Ｎｉｔｒｏｓｏｃａｌｄｕｓ 类群、Ｎｉｔｒｏｓｏｐｕｍｉｌｕｓ 类群、Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ 类群、Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ ｓｉｓｔｅｒ 类群、Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ 类群。 Ｌｌｉｒｏｓ
等［５］指出在溶解氧含量较高的环境中，系统中的 ＡＯＡ 多聚类于 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ 和 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ａ。 Ｗｕ 等［６］对太湖

底泥的研究得出，该区域内的 ＡＯＡ 多属于 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ，有少量属于 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ａ。 浅水湖泊表层沉积物物理

化学特性存在一定的差异，导致了其中的细菌群落结构不同［７⁃８］，ＡＯＡ 的数量、多样性及其生存环境范围等

多于 ＡＯＢ［９］。 ＡＯＡ 的多样性受到外界环境因素的制约，土壤类型［１０］、施肥处理［１１］、铵浓度［１２］等的变化都可

能会引起 ＡＯＡ 的丰富度和分布的改变。 ＡＯＡ 在氮循环中的作用和功能都已得到深入研究，而关于同一地

区不同污染来源的沉积物 ＡＯＡ 丰富度和群落分布的研究较少。 笔者以里下河地区小型浅水湖泊表层沉积

物为研究对象，应用微生物技术研究不同类型浅水湖泊表层沉积物中 ＡＯＡ 的多样性及丰富度其群落分布特

征，旨在更好地认识 ＡＯＡ 的群落结构组成，为进一步研究 ＡＯＡ 在浅水湖泊氮循环中的作用奠定基础。

１　 试验材料与方法

１􀆰 １　 采样点的布设与概况

在淮河下游里下河地区的得胜湖、九龙口、大纵湖布设 ４ 个采样点，编号分别为 ＤＳ、ＪＬＫ、ＤＺ、ＤＺ５，如图 １
所示。 每个采样点同时采集 ３ 个表层沉积物样品混合。 各采样点受人类扰动作用和生物作用强度不同，沉
水植物密度、围网养殖程度、工业废水以及面源污染的注入对湖泊的环境影响不同。 ＤＳ 位于得胜湖中心，水
深约 ３􀆰 ５ ｍ，得胜湖为河道型湖泊，受岸边化肥厂和采沙场影响较大，湖面多被围隔养殖。 ＪＬＫ 位于九龙口入

湖口，刚经过疏浚，水深 １􀆰 ５ｍ，上游存在渔业养殖和家畜类养殖现象。 ＤＺ 位于大纵湖北部，水深约 ２􀆰 １ｍ，围
网养殖现象严重。 ＤＺ５ 位于大纵湖湖心，水深约 １ ｍ，水体清澈，菹草和金鱼藻等水生植物密布。

图 １　 研究区典型型湖泊位置与采样点位置

Ｆｉｇ． １　 Ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｙｐｉｃａｌ ｌａｋｅｓ ａｎｄ
ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔｓ ｉｎ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ

１􀆰 ２　 沉积物 ＤＮＡ 的提取和 ＰＣＲ 的扩增

称取冻干过筛后的沉积物样品 ０􀆰 ５ ｇ，提取和纯化

后，用预冷的 ７０％乙醇洗涤沉淀 ２ 次，重悬于灭菌的

ＴＥ 溶液中，终体积为 ５０ μＬ，－２０℃保存。 每个沉积物

样品重复提取 ３ 次然后合并。 将总 ＤＮＡ 进行 １０ 倍稀

释后作为模板。 ＡＯＡ 的 ａｍｏＡ 基因采用的特异性引物

为 ａｍｏＡＦ （ ５′⁃ＳＴＡＡＴＧＧＴＣＴＧＧＣＴＴＡＧＡＣＧ⁃３′） 和

ａｍｏＡＲ （ ５′⁃ＧＣＧＧＣＣＡＴＣＣＡＴＣＴＧＴＡＴＧＴ⁃３′） ［１］， 以提取

纯化后的 ＤＮＡ 作为模板，进行 ２５ μＬ 体系扩增。
１􀆰 ３　 克隆文库构建

（ａ）纯化。 使用 ＰｒｏｍｅｇａＡｇａｒｏｓｅ Ｇｅｌ ＤＮＡ 纯化试

剂盒对 ＰＣＲ 扩增产物进行切胶纯化。 （ ｂ）连接与转

化。 将 ＰＣＲ 回收产物与 ｐＧＥＭＴｅａｓｙ 载体进行连接后

转入 ＪＭ１０９ 感受态细胞。 （ ｃ）筛选。 进行蓝白筛选。
（ｄ）挑菌。 ＡＯＡ 选取 ４０ 个白色克隆。 （ｅ）验证。 将通

用引物 Ｔ７、ＳＰ６ 作为载体，ＰＣＲ 扩增鉴定阳性克隆。
（ｆ）测序。 挑取代表菌株进行测序（３ ５００，ＡＢＩ，ＵＳＡ）。
（ｇ） 比对。 使用 ＤＯＴＵＲ 软件获得分类操作单元

（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ，ＯＴＵｓ）后，每个 ＯＴＵ 类型

选取一个代表序列在 ＧｅｎＢａｎｋ 上进行 ＢＬＡＳＴｎ 相似性比对，挑选相似性最高的序列为参比序列。 获得的

ＡＯＡ 核酸序列登录号为：ＫＭ５１６３５１⁃ＫＭ５１６４７２。
１􀆰 ４　 系统发育分析

应用 ＤＯＴＵＲ 软件对每个文库单独计算操作分类单元（ＯＴＵｓ），选取每个 ＯＴＵ 中最具代表性的序列，通
过 ＢＬＡＳＴ 搜索 ＧｅｎＢａｎｋ 中最相似序列进行比对，并参照有关文献，选取参照序列，再用 ＣｌｕｓｔａｌＸ １􀆰 ８ 进行多

０５４
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序列比对。 应用 Ｊｕｋｅｓ⁃Ｃａｎｔｏｒ 参数模型计算进化距离［１３］，运用 ＭＥＧＡ５􀆰 ０ 软件的 Ｋｉｍｕｒａ ２⁃ｐａｒａｍｅｔｅｒ 校正模

型检验不同的进化距离，并进行两两比对，通过 Ｋｉｍｕｒａ ２ 邻接法构建系统发育树［１４］，进化树的可靠性采用自

举法进行评估，自举值设为 １ ０００ 次。 通过 ＤＯＴＵＲ 软件计算 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数、
ＳＡＣＥ 丰富度指数和 ＳＣｈａｏ１ 丰富度指数等。 克隆库的覆盖率由公式 Ｃ＝［１－（ｎ１ ／ Ｎ）］×１００％计算，其中 ｎ１ 是

ＯＴＵｓ 的数目，Ｎ 为总克隆数［１５］。

２　 结果与讨论

２􀆰 １　 水环境特征

试验分析得出 ４ 个采样点的水环境特征见表 １。 得胜湖的 ＴＮ、ＮＯ－
３ ＋ＮＯ

－
２ 最高，与其周边面源污染和工

厂废水的输入有关。 ＪＬＫ 的 ＮＨ４
＋、ＮＯ－

３ 较高，可能是因为疏浚时的搅动导致了湖泊内源氨氮暴发性释放；另
外，搅动也可能会加快固定态铵向氨氮的转化以及硝化反应的进行。 大纵湖的可交换态氮最小，是水生植物

的同化吸收所致。 采样时间为 ９ 月，多雨季节，得胜湖和九龙口湖泊入水中由雨水、工厂废水和生活污水带

来的周围农田化肥、农药等面源污染的量都有所增加，以及围网养殖剩余的饲料、鱼虾所排废物等都可能增

加氮含量。 得胜湖上覆水中 ＴＰ、ＰＯ３－
４ 最高，与养殖废水和工业污水的输入有关；九龙口的 ＴＰ、ＰＯ３－

４ 较低，与
疏浚有关。 ＤＳ 的总磷最大，与工厂排出的废水中有含磷污染物有关。

表 １　 水中营养盐和有机质含量

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ａｎｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｉｎ ｗａｔｅｒ ｍｇ ／ Ｌ

采样点 ρ（ＴＮ） ρ（ＮＯ－
３ ＋ＮＯ－

２ ） ρ（ＮＨ４
＋） ρ（ＴＰ） ρ（ＰＯ３－

４ ） ρ（ＴＯＣ）

ＤＳ ５􀆰 ４１ ０􀆰 ８５ ０􀆰 ６７ ０􀆰 ２１ ０􀆰 １８ ６􀆰 ２７
ＪＬＫ ２􀆰 ９８ ０􀆰 ５６ ２􀆰 ４９ ０􀆰 １４ ０􀆰 ０９ ６􀆰 １５
ＤＺ ２􀆰 ９３ ０􀆰 ２８ ０􀆰 ３２ ０􀆰 １１ ０􀆰 ０５ ７􀆰 ７７
ＤＺ５ ３􀆰 ０５ ０􀆰 ４９ ０􀆰 ２９ ０􀆰 １４ ０􀆰 ０８ ６􀆰 ６０

２􀆰 ２　 氨氧化古菌 ａｍｏＡ 基因的多样性分析

研究中所选取的里下河地区浅水湖泊表层沉积物中微生物总 ＤＮＡ 提取较完整，进行 ＰＣＲ 扩增，经胶回

收纯化和克隆测序分析，序列长度为 ６２９ ｂｐ。 ＢＬＡＳＴ 比对发现 ＰＣＲ 产物序列与其他不可培养 ＡＯＡ 的 ａｍｏＡ
基因同源性达到 ９９％，证明了里下河地区得胜湖、九龙口和大纵湖表层沉积物中存在 ＡＯＡ。 在对 ＡＯＡ 进行

扩增后，各 ４０ 个克隆进行测序，得到目的序列克隆数分别为 ２７（ＤＳ）、４０（ＤＺ）、３９（ＤＺ５）和 １６（ＪＬＫ）。 由于

ＪＬＫ 表层沉积物的质粒较为复杂，得到的目的序列较少，只有 １６ 个，无法使用 ＤＯＴＵＲ 软件计算其多样性指

数。 本文仅对 ＤＳ、ＤＺ 和 ＤＺ５ 中的 ＡＯＡ 按 ９９％的同源性划分为 ８ 个、９ 个和 １４ 个 ＯＴＵｓ，并计算每一个 ＯＴＵ
的 ＳＡＣＥ 丰富度指数、ＳＣｈａｏ１ 丰富度指数、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数。 研究中 ＤＳ、ＤＺ
和 ＤＺ５ 中的 ＡＯＡ 克隆文库覆盖率较高（表 ２），均大于 ６５％，表明文库包括了大多数 ＡＯＡ 的 ａｍｏＡ 基因类

型。 通过表 ２ 可知 ＤＺ５ 中 ＡＯＡ 的 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数最大。 ＤＺ 的 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃
Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数最小。 比较分析可知，ＤＺ５ 的 ＡＯＡ 多样性和丰富度最高，而 ＤＺ 和

ＤＳ 多样性和丰富度较低。
表 ２　 氨氧化古菌 ａｍｏＡ 的多样性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａ ａｍｏＡ

采样点
分类操作
单元数 ／ 个

克隆文库
覆盖率 ／ ％

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ
多样性指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ
多样性指数

ＳＡＣＥ
丰富度指数

ＳＣｈａｏ１
丰富度指数

ＤＳ ８ ７１ １􀆰 ９ ７􀆰 １ ８􀆰 ５ ８
ＤＺ ９ ７８ １􀆰 ８ ４􀆰 ８ ９􀆰 ４ ９
ＤＺ５ １４ ６５ ２􀆰 ３ ９􀆰 ６ ２１􀆰 ６ １９

２􀆰 ３　 ａｍｏＡ 基因的系统发育分析

按 ９９％同源性将 ４ 个采样点的 ＡＯＡ 划分为 １６ 个 ＯＴＵｓ，ＢＬＡＳＴ 寻找有相似来源的参比序列，用 Ｍｅｇａ５
软件构建系统发育树。 研究中的 ＡＯＡ 主要聚集于 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ 和 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ａ。 在 １２２ 个目的序列中，有
８７ 个属于 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ，占 ７１􀆰 ３％。 这 ８７ 个序列里有 ２５ 个是从 ＤＳ 中分离得到的，有 ４ 个是从 ＪＬＫ 中分离得

１５４
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到的，从 ＤＺ 和 ＤＺ５ 中分离得到的序列分别为 ２１ 个和 ３７ 个。 有 ３５ 个序列属于 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ａ，占 ２８􀆰 ７％。 ＤＳ、
ＤＺ、ＤＺ５ 和 ＪＬＫ 中 ＡＯＡ 属于 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ａ 的目的序列分别有 ２ 个、１９ 个、２ 个和 １２ 个。 可见，ＤＳ 和 ＤＺ５ 中的

ＡＯＡ 以 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ 为主，ＤＺ 中 ＡＯＡ 的 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ａ 和 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ 所占比例相差不大，ＪＬＫ 以 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ａ 为

主。 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ 的 ８７ 个序列中有 ８５ 个被聚类为 １１１ｃｌｏｎｅ５Ｄ １１ ＧｅｎＢａｎｋ（ＥＵ６７１９５２）和 ２２２ｃｌｏｎｅＣＦＳＡＯＡ⁃２４
ＧｅｎＢａｎｋ（ＧＱ９０６６４９）这 ２ 个亚类。 其中，被聚类为前者的序列有 １３ 个，来自于 ＤＳ、ＤＺ 和 ＤＺ５ 的分别有

５ 个、２ 个和 ６ 个；被聚类为后者的序列有 ７２ 个，来自于 ＤＳ、ＤＺ、ＤＺ５ 和 ＪＬＫ 的分别有 ２０ 个、１９ 个、３０ 个和

３ 个。 １６ 个 ＯＴＵｓ 中，只有属于 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ 类群的 ＯＴＵ１ 在所有样品中都存在，占 ２１􀆰 ３％，数量最多，与在

长江口底泥样品发现的 ＡＯＡ 序列高度相似。 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ 的 ８７ 个序列被聚为 １１ 个 ＯＴＵｓ，参考序列有来自

废水处理系统的 ＫＪ４９６９２９，洞庭湖沉积物 ＫＣ１０８８０８，河流底泥 ＫＦ８５７０６８，长江口底泥 ＫＣ７３５５５２、ＫＣ７３５３７９
和 ＫＣ７３５３８３， 京杭大运河底泥 ＫＦ５３７０１６， 巢湖出口处的底泥 ＪＱ６９８５２６􀆰 １， 红树林土壤 ＫＦ１６９７４４。
Ｎｉｔｒｏｓｏｐｕｍｉｌｕｓ 类群的 ３５ 个序列被分为 ５ 个 ＯＴＵｓ，参考序列分别是从热带河口沉积物中分离得到的

ＦＪ６０１５７０，高山湖泊的 ＫＦ８９８５８６ 和 ＫＣ７３５４９４，长江口的 ＫＪ００５０２６ 和 ＫＦ４１３２４７。 １６ 个 ＯＴＵ 的代表序列与

各自参比序列的基因片段在核苷酸水平上的同源性均为 ９９％，有高相似性。
里下河地区 ＡＯＡ 的 ａｍｏＡ 基因序列与来源于土壤的 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ ｖｉｅｎｎｅｎｓｉｓ （ＦＲ７７３１５９）和 Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ

ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔｅ Ｆｏｒｓｍｉｄ ５４ｄ９ （ＡＪ６２７４２２） 的相似性良好，达到了 ９７％以上，与热泉中富集的 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ
ｇａｒｇｅｎｓｉｓ ｃｌｏｎｅ ＲＨＧＣａＡ１８ｃ（ＥＵ２８１３１９）的相似性良好［６］，达到了 ９３％；与从西雅图海洋水族馆中成功分离的

海洋 ＡＯＡ 菌株 Ｎｉｔｒｏｓｏｐｕｍｉｌｕｓ ｍａｒｉｔｉｍｕｓ ＳＣＭ１ 的相似性为 ７１％［１６］，相似性较差。 在 １２２ 个目的序列中，有
７１􀆰 ３％序列属于 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ，２８􀆰 ７％的序列属于 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ａ。 Ｓｃｈｌｅｐｅｒ［１７］ 指出海洋、大多数水体以及沉积物

来源的 ＡＯＡ 聚类于 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ａ；土壤及其他陆源环境来源的 ＡＯＡ 聚类于 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ。 可见，里下河地区的

ＡＯＡ 以土壤和其他陆源环境来源为主。 ４ 个采样点中，ＤＳ 的 ＡＯＡ 以 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ 为主，占 ９２􀆰 ６％，结合得胜

湖是河道型湖泊，受周边环境影响较大，可知该采样点 ＡＯＡ 以土壤及其他陆源环境来源为主；而位于大纵湖

湖心的 ＤＺ５ 的 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ 也较多，占 ９４􀆰 ９％，由于该点位于湖心，其氨 ＡＯＡ 来源于陆源环境的可能较小，
Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ 类群丰度较大可能与该点丰富的沉水植物有关。

通过系统发育分析可知， ＤＺ５ 中 ＡＯＡ 的多样性和丰富度最高，而 ＤＺ 和 ＤＳ 较低。 ＤＺ５ 水生植被较为旺

盛，死亡后腐烂沉积于湖底，沉积物中 ＴＮ 很高，是 ＤＳ、ＤＺ 和 ＪＬＫ 的 ２ 倍以上，结合 ＤＺ５ 的实际情况，沉水植

物明显增加了 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ 的丰富度。 沉水植物的存在也导致了 ＤＺ５ 中 ＡＯＡ 的多样性和丰富度明显高于

ＤＳ 和 ＤＺ。 可见，表层沉积物中丰富的有机质含量有利于促进 ＡＯＡ 的生长。 也有研究指出沉积物中的有机

质含量较高可能会对 ＡＯＡ 起到抑制作用［１６］，这一点与本文的结论相反。 ＤＺ 的 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ 和 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ａ 差

别较小，说明该采样点 ＡＯＡ 的来源以陆源环境以及自身的水体和沉积物为主。
在对 ＤＳ 和 ＪＬＫ 所挑取的 ４０ 个代表菌株进行测序后，发现测序结果分别只有 ２７ 个和 １６ 个是 ＡＯＡ 的序

列，其他序列均能找到 ＡＯＡ 基因的扩增引物，但序列比对结果是质粒序列，这可能是样品的质粒上有引物结

合位点所致。 ＤＳ 和 ＪＬＫ 所处的环境与 ＤＺ 和 ＤＺ５ 差异较大。 ＤＳ 采自河道型湖泊，受岸边的工厂、采沙场以

及湖面围网养殖的影响较大。 ＪＬＫ 位于九龙口南部入湖口，所在的湖区刚经过底泥疏浚，上游区域主要有渔

业养殖和家畜类养殖。 这些都有可能会对表层沉积物中的群落结构分布造成较大影响。 所以需要寻找并添

加新的特异引物对用于克隆前的 ＰＣＲ 扩增，使得克隆文库具有足够的覆盖率，进而更为准确地反应沉积环

境中 ＡＯＡ 的群落结构特征。 而 ＤＺ 位于大纵湖的出湖口，ＤＺ５ 位于湖心，这 ２ 个采用点的表层沉积物中

ＡＯＡ 的群落分布结构特征与一般的浅水湖泊或者河口有一定的相似性，用通用的特异性引物对基本可以使

得克隆序列具有良好的覆盖率。 因此，要想更为细致准确地研究 ＤＳ 和 ＪＬＫ 中的 ＡＯＡ，还需要寻找合适的特

异性引物以满足构建克隆文库需要。

３　 结　 　 论

ａ． 淮河流域下游的里下河地区浅水湖泊表层沉积物中存在 ＡＯＡ，为 ＡＯＡ 的全球地理分布生境的提供

了重要补充。
ｂ． 大纵湖、九龙口和得胜湖的 ＡＯＡ 主要聚集于 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ 和 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ａ，有 ７１􀆰 ３％的序列属于

Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ。
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ｃ． 大纵湖湖心表层沉积物中的 ＡＯＡ 多样性和丰富度最高。 沉水植物的存在明显增加了 Ｇｒｏｕｐ １􀆰 １ｂ 的

丰富度，丰富的有机质有利于促进 ＡＯＡ 的生长。
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