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摘要：藻类的过度繁盛（水华）将产生大量有机质，并由此造成严重危害，而浮游细菌在有机质分解过程中的作用

尚未得到充分研究。描述了２０１０年４－８月武汉庙湖叶绿素与不同形态氮和磷的浓度，分析了不同形态细菌的
丰度和多样性（以ＤＮＡ的ＤＧＧＥ图谱为表征）及其与胞外水解酶活性的关系。结果表明，庙湖叶绿素ａ与总磷浓
度显著正相关（Ｐ＜００５），４月与７月的叶绿素浓度均超过１２０μｇ／Ｌ。在水华间隔期内，自由生活菌的数量大幅
度升高（１．３９×１０６～２．７２×１０７个／ｍＬ），而附着细菌的数量则大体相近（７．７７×１０５～４．４９×１０６个／ｍＬ）。水华
衰亡初期，二者的群落结构基本相似，并随时间逐渐分化至显著不同的程度；附着细菌的数量直接或间接地明显

正比于胞外水解酶活性，在水华有机碎屑分解过程中的作用更为重要。
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　　湖泊富营养化是世界性的水环境问题之一，其
基本过程是植物营养元素的激增，导致藻类的过量

增长，同时引起有机质的富集，由此产生一系列严重

的不利环境效应。浮游细菌在有机质的分解过程中

具有关键作用，根据存在状态，可将浮游细菌大体分

为自由生活菌和附着细菌（Ｃｒｕｍｐｅｔａｌ，１９９８；Ｓｉｍｏｎ
ｅｔａｌ，２００２）；然而，这２种细菌对于有机质富集的响
应方式与作用机制仍有待深入研究。例如，在响应

有机质富集的过程中，自由生活菌和附着细菌在数

量与组成上的异同并无明确一致的结果。香港维多

利亚港与河口以及相邻海岸，以变性梯度凝胶电泳

（ＤＧＧＥ）条带数目表征的自由生活菌和附着细菌种
类丰富度具有明显差异（Ｚｈａｎｇｅｔａｌ，２００７）；另一方
面，源于 ＤＮＡ操作性分类单元的分析结果表明，在
地中海富营养化区域，超过５０％的自由生活菌和附
着细菌具有同质性（Ｇｈｉｇｌｉｏｎｅｅｔａｌ，２００９）；再者，夏
季附着细菌的生长速率和酶活性逐渐超过自由生活

菌，但增加的生产力并未见诸其数量，因此相当部分

的附着细菌进入水中成为自由生活菌（Ｗｏｒｍ＆
Ｓｏｎｄｅｒｇａａｒｄ，１９９８）。模拟试验证明，附着细菌在颗
粒物上的保持时间约为３ｈ，故自由生活菌与附着细

菌之间将发生迅速的交换（Ｋｉｏｒｂｏｅｅｔａｌ，２００２）。武
汉东湖是长江中下游典型的富营养化湖泊，其中庙

湖湖区的富营养化程度尤为严重（林悦涓等，

２００５），且常有藻类的过度繁盛（水华）。本文描述
了２０１０年４－８月庙湖叶绿素与不同形态氮和磷浓
度的关系，同时系统分析了不同形态细菌的丰度和

多样性（以ＤＮＡ的ＤＧＧＥ图谱为表征）及其与胞外
水解酶活性的关系，旨在阐明水华衰亡与再度繁盛

过程中自由生活菌与附着细菌的变化特征，并以新

近产生的藻类碎屑为对象，进一步揭示浮游细菌在

富营养化湖泊有机质分解过程中的作用。

１　材料与方法

１．１　样品采集
东湖位于湖北省武汉市东北部；２０１０年 ４－８

月在庙湖湖心（３０．５３４５５°Ｎ，１１４．３７６３１°Ｅ）定点采
样（图１）；每１５ｄ采样１次，时间为上午１０时，采集
水深约０．５ｍ。用于荧光记数的水样注入经酸浸
泡、清洗干净、预先灭菌的玻璃瓶中，加入无颗粒甲

醛（浓度４％），带回实验室４℃保存。采集１Ｌ用于
基因组ＤＮＡ提取的水样，放入带有冰块的保温箱中
运回实验室后，用孔径为０．８μｍ的聚碳酸酯滤膜
过滤，将滤膜 －２０℃保存至分析，用于附着细菌
ＤＮＡ提取；过滤后水样再次经过０．２μｍ聚碳酸酯
滤膜，将滤膜 －２０℃保存，用于自由生活细菌 ＤＮＡ
提取；另外用预先洗干净的塑料瓶采集相当体积水

样，放入带有冰块的保温箱，运回实验室后立即测定

理化参数。



图１　庙湖采样点
Ｆｉｇ．１　ＴｈｅｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅｓｉｎＬａｋｅＭｉａｏｈｕ

１．２　样品分析
１．２．１　样品浓缩和 ＤＮＡ提取　取出收集的滤膜，
在无菌条件下剪碎装入５ｍＬ灭菌离心管中。使用
土壤ＤＮＡ试剂盒，按照操作说明提取基因组 ＤＮＡ，
然后置于－２０℃保存。
１．２．２　样品中细菌１６ＳｒＤＮＡ的 ＰＣＲ扩增　采用
针对细菌的 １６ＳｒＤＮＡ特异性引物 ３４１Ｆ（５′
ＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ）和 ９０７Ｒ（５′ＣＣＧＴＣＡＡＴ
ＴＣＭＴＴＴＧＡＧＴＴＴ）对样品基因组 ＤＮＡ进行扩增，根
据变性梯度凝胶电泳的需要，引物３４１Ｆ的５′端需连
接 ＧＣ 夹 （５′ＣＧＣＣＣＧＣＣＧＣＧＣＣＣＣＧＣＧＣＣＣＧＴＣ
ＣＣＧＣＣＧＣＣＣＣＣＧＣＣＣＧ）。ＰＣＲ反应体系为９５℃变
性５ｍｉｎ，９４℃变性１ｍｉｎ，６０℃退火１ｍｉｎ，７２℃延伸
１ｍｉｎ，采用６０℃退火循环 ２５次，最后 ７２℃延伸 ５
ｍｉｎ。ＰＣＲ反应产物用１％琼脂糖凝胶电泳，ＥＢ染
色检测ＰＣＲ反应扩增效果。
１．２．３　扩增片段的变性梯度凝胶电泳（ＤＧＧＥ）　
采用美国ＢＩＯ公司生产的ＤＣｃｏｄｅ电泳仪进行变性
梯度凝胶电泳（ＤＧＧＥ），用梯度混合仪制作浓度
６％、厚度为１ｍｍ的聚丙烯酰胺变性胶，选用变性剂
梯度为４０％～６０％［１００％变性剂含有７ｍｏｌ／Ｌ尿素
和４０％（Ｖ／Ｖ）去离子甲酰胺］。电泳缓冲液为１×
ＴＡＥ（２０ｍｍｏｌ／ＬＴｒｉｓ，１０ｍｍｏｌ／ＬＡｃｅｔａｔｅ，０．５ｍｍｏｌ／
ＬＥＤＴＡ，ｐＨ８．０）。６０℃，恒压１００Ｖ，电泳１２ｈ。电
泳结束后，ＤＧＧＥ胶用ＳＹＢＲＧｒｅｅｎⅠ（１∶１００００稀
释）染色１５～３０ｍｉｎ，ＢＩＯ公司全自动多功能凝胶成
像分析系统拍照（Ｍｕｙｚｅｒｅｔａｌ，１９９３）。采用针对细
菌的１６ＳｒＤＮＡ特异性引物对提取的自由生活菌和
附着细菌基因组 ＤＮＡ进行 ＰＣＲ扩增，目的片段长
度约为５００ｂｐ（含ＧＣ夹）。ＰＣＲ产物通过变性梯度
凝胶电泳进行分离，每个样品都得到了不同数量和

位置的条带。

１．２．４　细菌数量　细菌计数采用 ＤＡＰＩ（０．１％，
Ｗ／Ｖ）染色，荧光显微镜直接计数，每个样品计数不
少于２０个视野（Ｈｏｂｂｉｅ，１９７７）。水样经０．８μｍ的
聚碳酸酯滤膜过滤，膜上截留的细菌即为附着细菌，

自由生活菌由总细菌数减去附着细菌得到。

１．２．５　其他理化参数测定　其他理化指标包括水
温（Ｔ）、溶解氧（ＤＯ）、总磷（ＴＰ）、溶解性总磷
（ＤＴＰ）、溶解反应性磷（ＳＲＰ）、总氮（ＴＮ）、硝态氮
（ＮＯ３Ｎ）、氨态氮（ＮＨ４Ｎ）、亚硝态氮（ＮＯ２Ｎ）、碱
性磷酸酶（ＡＰＡ）分级、葡糖苷酶（ＧＬＵ）分级、氨肽
酶（ＭＣＡ）活性和叶绿素ａ；其中水温为现场测定，其
它指标带回实验室分析测定。

水样依次使用 ３．０μｍ和 ０．４５μｍ的滤膜过
滤，根据钼蓝比色法测定 ＳＲＰ；过滤后的水样加入
１．６ｍＬ过硫酸钾溶液，１２１℃下反应３０ｍｉｎ，再用钼
蓝比色法测定反应后液体中的溶解态反应性磷，此

测出值为水体中的ＤＴＰ。原水经相同步骤测得的结
果为ＴＰ。

采集的水样过 ０．４５μｍ孔径滤膜后，进行
ＮＯ３Ｎ、ＮＯ２Ｎ和 ＮＨ４Ｎ浓度的测定，ＴＮ浓度测定
选用原水，叶绿素和溶解氧浓度也均参照《水和废

水监测分析方法》测定（国家环境保护总局，２００２）。
原水经过 ０．４５μｍ和 ３．０μｍ滤膜的水样各

２．７ｍＬ，加入 ＴｒｉｓＨＣｌ缓冲液１５０μＬ，４ｍｅｔｈｙｌｕｍ
ｂｅｌｌｉｆｅｒｏｎｅｐｈｏｓｐｈａｔｅ６０μＬ，常温下反应２ｈ，４４５ｎｍ
荧光测定。不同颗粒磷酸酶活性计算方法如下：

Ａ＝Ｕ－Ｆ３．０
Ｂ＝Ｆ３．０－Ｆ０．４５
式中：Ａ为大颗粒磷酸酶活性（＞３．０μｍ），Ｂ

为小颗粒磷酸酶活性（０．４５～３．０μｍ），Ｕ为总磷酸
酶活性，Ｆ３．０为过３．０μｍ滤膜的水样磷酸酶活性，
Ｆ０．４５为过０．４５μｍ滤膜的水样磷酸酶活性，即溶解
态磷酸酶活性。

葡糖苷酶活性测定方法和分级方法与碱性磷酸

酶一致，底物为 ４ｍｅｔｈｙｌｃｏｕｍａｒｉｎｙｌｇｌｕｃｏｐｙｒａｎｏｓｉｄｅ，
氨肽酶同为荧光法测定，不分级，底物为 Ｌｅｕｃｉｎｅ４
ｍｅｔｈｙｌｃｏｕｍａｒｉｎｙｌ７ａｍｉｄｅ（周纯等，２０１２）。
１．３　统计分析

本文所有数据均使用 ＳＰＳＳ１８．０进行统计分
析，并使用Ｃａｎｏｃｏ４．５进行细菌与环境因子的主成
分分析（ＰＣＡ）。
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２　结果

２．１　湖泊营养水平与叶绿素浓度的变化趋势
２０１０年４－８月，庙湖营养水平与藻类生物量

均明显较高，总磷（ＴＰ）浓度均值为０．１７ｍｇ／Ｌ，总氮
（ＴＮ）浓度均值为７．５３ｍｇ／Ｌ。叶绿素ａ浓度均值为

８６．２４μｇ／Ｌ，其最小值和最大值分别为５４．１２μｇ／Ｌ
和１４２．９８μｇ／Ｌ，变幅较大，且于４月和７月出现峰
值。庙湖不同形态氮和磷的浓度均明显较高，且随

时间变化的趋势明显（图２）；其中，总磷（ＴＰ）和颗
粒态磷（ＰＰ）浓度与叶绿素浓度均显著正相关（图
３）。

图２　庙湖叶绿素浓度与各形态氮磷浓度随时间的变化
Ｆｉｇ．２　Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌａ，ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｆｏｒｍｓｏｆｎｉｔｒｏｇｅｎａｎｄｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ

ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｉｎＬａｋｅＭｉａｏｈｕｄｕｒｉｎｇｓａｍｐｌｉｎｇｔｉｍｅ

图３　庙湖总磷（ＴＰ）和颗粒态磷
（ＰＰ）浓度与叶绿素ａ浓度的关系

Ｆｉｇ．３　Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｂｅｔｗｅｅｎｔｏｔａｌｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ，
ｐａｒｔｉｃｕｌａｔｅｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓａｎｄｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌａ

ｏｆＬａｋｅＭｉａｏｈｕ

２．２　附着细菌与自由生活菌数量随时间的变化
浮游细菌数量也有明显变动，其变幅为５．０×

１０６～３．０×１０７个／ｍＬ，且整体表现出与叶绿素相同
的波动趋势。在介于 ２个峰值之间的叶绿素低谷
期，附着细菌数量相对较为稳定，其数量处于７．７７
×１０５～４．４９×１０６个／ｍＬ，而自由生活菌数量逐渐
升高，即可从１．３９×１０６个／ｍＬ至２．７２×１０７个／ｍＬ
（图４），且在其末端即７月叶绿素峰值的起始点显
著下降。

２．３　附着细菌与自由生活菌的多样性与活性变化
ＤＧＧＥ图谱显示，在泳道不同位置出现的浮游

图４　庙湖细菌丰度和叶绿素ａ浓度随时间的变化
Ｆｉｇ．４　Ｂａｃｔｅｒｉａｌａｂｕｎｄａｎｃｅａｎｄｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌａ

ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｏｆＬａｋｅＭｉａｏｈｕ

细菌条带共３０条。附着细菌中可检测到其中的２７
条，条带数峰值出现在５月，为１６条，７月检测到的
条带数最少仅１１条；从自由生活菌中可检测到３０
种条带中的 ２５条，条带数峰值出现在 ６月，为 ２０
条，７月检测到的条带数最少仅９条（图５）。简言
之，在介于２个峰值之间的叶绿素ａ低谷期，附着细
菌与自由生活菌的多样性均逐渐增加，且在其末端

即７月叶绿素 ａ峰值的起始点，降至最低水平。２
种细菌多样性最大值出现的时间不尽相同，自由生

活菌多样性达到峰值的时间略为滞后。

根据自由生活菌和附着细菌的 ＤＧＧＥ电泳图
谱，可计算各个条带灰度占总灰度的百分比，经标准
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化处理之后可得数据矩阵；另据主成分分析法

（ＰＣＡ），可描述２种细菌在二维空间中的分布状况，
如图６所示。不同时间附着细菌的群落结构相似性
较高，而自由生活菌群落结构随时间的变化明显；此

外，附着细菌群落结构的差异亦与时间有关，５月叶
绿素ａ峰值消失时，二者较为相似，此后彼此的差异
愈见明显。

附着细菌数量与总氨肽酶和小颗粒（０．４５～
３．０μｍ）葡糖苷酶活性显著正相关（Ｐ＜０．０５）；此
外，后二者分别与大颗粒（＞３．０μｍ）和溶解态
（＜０．４５μｍ）碱 性 磷 酸 酶 活 性 显 著 正 相 关
（Ｐ＜０．０５）。
３种酶活性与附着细菌总量的关系见图７。

图５　自由生活菌与附着细菌的物种多样性
（以ＤＧＧＥ图谱条带数表征）

Ｆｉｇ．５　Ｆｒｅｅｌｉｖｉｎｇｂａｃｔｅｒｉａａｎｄａｔｔａｃｈｅｄｂａｃｔｅｒｉａ
ｓｐｅｃｉｅｓｒｉｃｈｎｅｓｓ（ｄｅｆｉｎｅｄａｓｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｂａｎｄｓｏｎｔｈｅＤＧＧＥｇｅｌ）

　　Ｐ－附着细菌；Ｆ－自由生活菌；１－２０１０年５月７日；２－２０１０年

５月１７日；３－２０１０年６月２１日；４－２０１０年７月１９日

图６　主成分分析排序
Ｐ－ａｔｔａｃｈｅｄｂａｃｔｅｒｉａ；Ｆ－ｆｒｅｅｌｉｖｉｎｇｂａｃｔｅｒｉａ；１－Ｍａｙ７ｔｈ，２０１０；２－

Ｍａｙ１７ｔｈ，２０１０；３－Ｊｕｎｅ２１ｓｔ，２０１０；４－Ｊｕｌｙ１９ｔｈ，２０１０

Ｆｉｇ．６　Ｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｏｒｄｉｎａｔｅａｎａｌｙｓｉｓ（ＰＣＡ）
ｏｒｄｉｎａｔｉｏｎｄｉａｇｒａｍ

３　讨论

３．１　水华状况及其与磷营养的关系
藻类水华是湖泊富营养化最为严重的后果之

一，庙湖应为典型的富营养化湖泊，在试验涉及的时

间范围内，其总磷浓度的平均值高达０．１７ｍｇ／Ｌ，总
氮浓度平均值高达７．５３ｍｇ／Ｌ，且于４月和７月初
出现叶绿素ａ的峰值，浓度均超过１２０μｇ／Ｌ。这种
藻类生物量突发性大量增加的现象一般可称为水

华。水华是指由于水体富营养化所导致的藻类暴发

性增长，藻类快速繁殖并积聚在水体表面，从而使水

体颜色呈绿色、蓝色或暗褐色的现象。水华是水体

富营养化最为恶劣的表征之一（Ｙａｂｕｎａｋａｅｔａｌ，
１９９７）。磷元素常为长江中下游湖泊初级生产力的
主要限制性营养元素（Ｗａｎｇｅｔａｌ，２００８；Ｌｖｅｔａｌ，
２０１１）；故在庙湖水华过程中亦有重要的调控作用，
即叶绿素ａ浓度与总磷和颗粒态磷浓度呈显著正相
关（图３，Ｐ＜０．０５）。值得注意的是，叶绿素 ａ浓度
与浮游细菌数量在季节尺度上均表现出大体相近的

变化模式（图４）。因此，自由生活菌和附着细菌与
藻类之间应存在营养代谢上的耦联，而作为分解者，

浮游细菌的功能将在水华消亡之后或２次水华的间
歇期表现得更为明显。

３．２　水华过程中浮游细菌数量的变化
在２次水华的间歇期（５月７日－７月５日），叶

绿素ａ浓度在总体上处于相对较低的水平，自由生
活菌在数量上显著高于附着细菌，其变动幅度较大，

且与叶绿素ａ浓度表现出大体相同的变化趋势，而
附着细菌数量随时间的变化不甚明显（图 ４）。因
此，自由生活菌数量将随藻类生长和衰亡过程中产

生的溶解态有机碳的质与量而发生大幅度的波动。

在富营养化海域，源于动物幼体、排泄物和混合聚合

物的有机质与细菌生产力和丰度之间的联系均不显

著，而当源于硅藻的聚合物形成之后，与之相联系的

微生物活性明显增加；简言之，当有机质新近产生且

其量较为丰富时，浮游细菌数量将发生大幅度的波

动（Ａｌｌｄｒｅｄｇｅ＆Ｇｏｔｓｃｈａｌｋ，１９９０）。在富营养海岸，
自由生活菌数量相对较高（约占总细菌数的

９３．２％），且与溶解态营养相关，而附着细菌数量仅
占总细菌数的６．８％，其主要影响因素为颗粒态有
机质（Ｕｎａｎｕｅｅｔａｌ，１９９２）。附着细菌将主要通过分
解并利用有机碎屑中的营养来维持相对稳定的生

长。以海草为材料的微生物分解模拟试验结果表

明，在呼吸强度上，附着细菌比自由生活菌高出３～
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４倍，因此附着细菌在植物碎屑分解过程中有更加
重要的作用；换言之，在自然分解过程中，附着细菌

与自由生活菌的作用不尽相同且彼此具有密切的联

系（Ａｎｅｓｉｏｅｔａｌ，２００３）。
３．３　水华过程中浮游细菌多样性的变化

自由生活菌和附着细菌的群落结构在２次水华
的间歇期均有变化，即各自所包含的 ＤＧＧＥ条带数
目随时间发生明显的涨落（图 ５），前者尤为明显。
由主成分分析排序图可知，在水华间歇期，自由生活

菌与附着细菌的相似性由强渐弱，并最终基本分化，

表现为二者在图上的距离由近而远（图６）。因此，
水华衰亡初期的附着细菌可能基本源于自由生活菌

在衰亡藻类碎屑上的聚集。模型预测及其实证结果

表明，具有行动能力的细菌能迅速附着在颗粒物上，

当颗粒物富含有机质时，形态不规则的细菌表现出

更高的附着速率（Ｋｉｏｒｂｏｅｅｔａｌ，２００２）。在庙湖水华
的间歇期内，附着细菌不仅在 ＤＧＧＥ条带数目上保
持大体的稳定（１１～１５），而且在主成分分析排序图
上也相互接近。因此，在水华消亡初期，附着细菌将

部分聚集于藻类衰亡碎屑，并在２次水华的间歇期
维持相对稳定的数量与群落结构。

３．４　水华过程中浮游细菌活性的变化
自由生活菌与附着细菌的活性亦能反映其群落

结构在水华衰亡期的逐渐分化，附着细菌的生物量

与ＴＮ、ＳＲＰ显著负相关，而与颗粒态葡糖苷酶和总
氨肽酶活性显著正相关（图７）。水中营养（尤其是
生物可利用性磷）的减弱，促使附着细菌以更高的

胞外活性分解藻类碎屑的营养，从而满足自身稳定

生长的需要；此外，与之密切相关的氨肽酶和葡糖苷

酶活性均显著正比于不同形态的碱性磷酸酶活性，

即附着细菌将作为水华衰亡期水解活性最为重要的

直接和间接贡献者。与原始海水相比，含有新近形

成藻类有机碎屑的海水具有更高的酶促水解效率，

即胞外水解酶最大反应速度与幂值常数的比值明显

较高（Ａｚｕａｅｔａｌ，２００３）。单位体积和单位细胞所表
现的附着细菌葡糖苷酶与氨肽酶活性均显著高于自

由生活菌的相应值（Ｌｅｈｍａｎ＆Ｏ′Ｃｏｎｎｅｌｌ，２００２）；模
拟试验中细菌种群鉴定结果显示，附着细菌具有更

高的葡糖苷酶、氨肽酶和脂酶活性（Ｒｉｅｍａｎｎｅｔａｌ，
２０００）。附着细菌高效的碱性磷酸酶、氨肽酶和葡
糖苷酶活性是有机质营养在颗粒聚合物与水溶液中

快速转换的主要驱动因素（Ｇｒｏｓｓａｒｔ＆ Ｓｉｍｏｎ，
１９９８）。在丹麦，湖泊硅藻水华的第一阶段，附着细
菌的生产力在总生产力中约占１２％，而当水华结束
时，该值升至２６％，其总体胞外酶水解活性在总活
性中的比例亦高达７５％，这种高活性所产生的可利

图７　庙湖颗粒态葡糖苷酶（ＧＬＵ）、总氨肽酶（ＭＣＡ）、颗粒态碱性磷酸酶（ＡＰＡ）活性与附着细菌数量的关系
Ｆｉｇ．７　Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｂｅｔｗｅｅｎｐａｒｔｉｃｕｌａｔｅｂｅｔａｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ（ＧＬＵ），ｔｏｔａｌａｍｉｎｏｐｅｐｔｉｄａｓｅ（ＭＣＡ），

ｐａｒｔｉｃｕｌａｔｅａｌｋａｌｉｎｅｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ（ＡＰＡ）ａｎｄａｔｔａｃｈｅｄｂａｃｔｅｒｉａａｂｕｎｄａｎｃｅ
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用碳将大幅度超出附着细菌自身的需求量。因此，

附着细菌可通过较强的分解功能为自由生活菌提供

直接可利用的营养（Ｍｉｄｄｅｌｂｏｅｅｔａｌ，１９９５）。总之，
附着细菌在水华的衰亡期间，表现出更强的有机质

分解能力，并通过与自由生活菌的共同作用有效促

进了有机磷的酶促水解，从而为后续水华提供了生

物可利用的磷源。

４　结论

富营养化的庙湖在春季和夏季均有水华发生。

在春季水华消亡与夏季水华再度出现的间隔期内，

自由生活菌的数量大幅度升高，且明显波动，而附着

细菌的数量则维持大体相近的水平。水华衰亡初

期，二者的群落结构基本相似，并随时间逐渐分化至

显著不同的程度；此外，附着细菌的数量直接或间接

地明显正比于胞外水解酶活性，故在水华有机碎屑

分解过程中的作用更为重要。

志谢：采样过程得到侯杰、孙爱华的协助，谨此

致谢！
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