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摘要　　通过变性梯度凝胶电泳(DGGE), 对两个不同类型冰川雪坑中真核微生物的多样性进行比

较分析.并结合冰雪中δ18O 、可溶性离子等多项环境指标 , 探讨了不同类型 、 不同深度冰川雪中

真核微生物多样性的差异及其与环境因子关系.结果表明 , 东天山大陆性冰川和玉龙山海洋性冰

川雪样中的真核微生物多样性显著不同 , 玉龙山雪坑中真核微生物主要为 Fungi和Cercozoan;东

天山雪坑中真核微生物分属于 Viridiplantae , Fungi , Cercozoan , A lveolata 和Metazoa 等 5大

类 , 其中 , Virid iplantae 为主要类群 , Fungi次之.大陆性冰川表层雪和深层雪中优势真核微生

物多样性差别较大 , 但在海洋性冰川雪坑中 , 这种变化较小.不同类型冰川雪中真核微生物的这

种差异与环境指标的变化明显相关 , 实验证明 , 环境与地域对冰雪中真核微生物的多样性有重要

影响 , 真核微生物同冰雪细菌一样 , 可作为气候环境变化的指标.

关键词　　大陆性冰川　海洋性冰川　真核微生物多样性　DGGE

　　玉龙雪山位于云南丽江北部 , 属于横断山山

系 , 是中国最南端的一座雪山 , 也是欧亚大陆距赤

道最近的冰川区.山上分布的 19 条现代冰川主要

受来自印度洋强盛的西南季风气候控制.玉龙雪山

冰川积累 、消融量大 , 冰温较高 , 底部滑动明显 ,

运动较快 , 对气候变化十分敏感 , 属于典型的海洋

性冰川.东天山(即天山东部)位于欧亚大陆中部 ,

四周被沙漠和戈壁包围 , 植被覆盖面积极小.在典

型大陆性气候条件下 , 西风带在天山上空起着主导

作用 , 东天山冰川区属于内陆半干旱气候控制的大

陆性冰川.目前 , 已进行了关于气候和环境对冰川

影响及不同类型冰川差异的大量研究[ 1—3] .但此前

的研究大都在雪冰的无机化学方面 , 对微生物的研

究相对较少.

　　近年来 , 冰雪微生物作为极端低温环境中的主

要生命形式已成为生命现象多样性和气候环境变化

等基础研究领域所关注的热点之一.Segaw a[ 4] 等研

究了 Tateyama山雪中细菌群落结构和数量的季节

变化.刘勇勤等
[ 5]
分析了珠穆朗玛峰地区东绒布冰

川雪中微生物数量和菌群结构特征 , 并指出不同层

位雪中细菌群落变化揭示了不同时期气候环境的演

变对微生物分布的影响.研究结果表明冰雪细菌可

作为环境气候变化的指标.

相对于冰雪中原核微生物研究而言 , 对冰雪中

真核微生物的研究更少.冰川生态系是一个独特的

淡水生态系 , 其中不仅包括原核细菌 , 还含有许多

真核微生物 , 如雪藻 、 真菌和一些低等动物
[ 4 , 6]
.

Takeuchi等[ 6] 用光学显微镜对祁连山冰川冰尘洞进
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行观察 , 发现了硅藻 、真菌和轮虫等.Yoshimura
[ 7]

对尼泊尔的喜马拉雅的 Yala 冰川的雪藻群落分析

后发现 11 种藻类 , 且雪藻群落结构在不同海拔也

不相同.Buzzini等
[ 8]
从意大利高山冰川下的沉积物

中发现了许多可培养的酵母菌和一些丝状真菌.然

而 , 这些对真核冰雪微生物的研究大多数是基于形

态学及生理学或是依靠培养手段.由于冰雪微生物

的特殊性 , 这些传统方法不能完整 、 直观的反映真

核微生物的群落结构.并且 , 对于真核微生物种群

是否与气候环境变化相关 , 也知之甚少.

本文采用非培养的现代分子手段———变性梯度

凝胶电泳(DGGE)技术 , 对两个不同类型冰川雪坑

中真核微生物的多样性进行比较分析.并结合冰雪

中δ
18
O 、可溶性离子等多项环境指标 , 探讨了不同

类型 、不同深度冰川雪中真核微生物多样性的差异

及其与环境因子变化的关系 , 为揭示冰雪微生物与

其生存环境之间的相互作用机理 , 更加合理地解释

冰雪微生物和气候环境之间的关系提供了知识积

累.

1　材料和方法

1.1　雪坑样品的采集

于 2005 年 7—8 月分别在东天山冰川区

(43°03′N , 94°19′E , 海拔 4518 m)和玉龙雪山冰

川区(27°06′N , 100°12′E , 海拔 4760 m ,)各挖取一

个 1.5m 深的雪坑 , 在每个雪坑剖面 0—20 , 20—

50和 50—80 cm 处各采雪样两份(表 1), 一份装入

1 L 洁净灭菌的 Nalgene 瓶中 , 用于微生物分析;

另一份装入预先清洗过的聚乙烯塑料小瓶中 , 用于

雪样理化性质分析.在野外及运输过程中样品一直

处于冷冻状态保存.采样时穿洁净服戴无菌手套进

行所有操作.

1.2　雪样理化性质分析

样品由中国科学院寒区旱区环境与工程研究所

冰芯实验室进行分析.分别在 MA T-252 同位素气

体质谱仪 , AA 原子吸收光谱仪 , Dinex2100离子色

谱仪上进行了 δ
18
O , Ca

2+
, Mg

2+
, K
+
, Na
+
,

NO-3 , SO 2-
4 , Cl-等项目的测定分析.阳离子的测

定误差低于 0.2%, 阴离子低于 0.1%, δ
18
O的测量

误差低于 0.5‰.

1.3　总 DNA的提取与 18S—PCR扩增

将雪样从-20℃冰箱中取出置于 4℃下缓慢融

化 , 取融水约 200 mL , 用 0.22μm 无菌 Mil lipore

微孔滤膜进行过滤 , 从滤膜上提取总 DNA , 提取

方法参照文献 [ 9] .将灭菌水 200 mL 用上述同样

方法处理 , 用作阴性对照.选用引物 NS1-GC 和

NS2
[ 10]
对 18S rDNA 进行扩增 , 扩增体系和条件见

文献 [ 10] .用超纯水和上述从灭菌水中提取的

DNA做两个阴性对照.PCR产物直接进行 DGGE

电泳.

1.4　DGGE 、克隆及测序

使用 DCode
TM
突变检测系统 (DCode Universal

M utat ion Detection Sy stem .Bio-Rad)进行变性梯

度凝胶电泳(DGG E).DGGE电泳条件为:6%的聚

丙烯凝胶(37.5∶1), 20%—45% 的变性剂梯度

(100%变性剂浓度为7mo l·L -1的尿素 , 40%的甲

酰胺), 85V 恒定电压 , 60 ℃电泳 16 h , 银染.选

择较亮的条带进行割胶回收
[ 9]
.回收 DNA 进行二

次扩增 , 条件同上.将 PCR产物用 DNA 纯化试剂

盒(OMEGA)纯化后 , 连接克隆到 pGEM-T Easy

(Promega)载体 , 并转入 E.coli DH5α的感受态细

胞进行蓝白斑筛选 , 挑选阳性克隆送至上海生工生

物工程有限公司以通用引物 M13进行测序.

1.5　序列比对及系统发育树的构建

将所有序列提交 GenBank 数据库(ht tp://

www .ncbi.nlm.nih.gov), 用 Blast 软件在 Gen-

Bank网站上进行相似性搜索 , 获取相近典型菌株的

18S rDNA 基因序列.利用 ClustX 和 MEGA3.1软

件 , 将序列及其相似序列进行遗传关系研究 , 并用

邻接法构建系统发育树状图.

本研究中得到的 18S rDNA 基因序列均已提

交 GenBank 数据库 , 序列登录号为 EF408039-

EF408050.

1.6　统计学分析

用 BandScan5.0软件对 DGGE 胶图像中条带的

位置和亮度进行处理 , 依据数字化结果 , 通过统计

软件 PAS T(ht tp:// folk.uio.no/ohammer/past)

计算多样性指数等.用 SPSS10.0 软件以 Pearson

相关系数进行相关性分析.
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2　结果

2.1　雪样的各项指标

表 1所示 , 不同冰川样品间δ18 O 的差异较显

著 , 玉龙山雪样δ
18
O 的平均值为-6.226‰, 而东

天山δ18 O 的平均值为-8.682‰.同一冰川不同深

度的三个雪样δ18 O 的差异不大 , 但还是可以看到 ,

东天山不同深度雪样δ18 O之间的变化相对于玉龙山

样品明显 , 尤其是样品 DTS-3 的δ
18
O , 与 DTS-2

相比变化幅度较大 , 达到-1.144‰.东天山雪样

的各项阴阳离子浓度普遍高于玉龙雪山 , 尤其以

Ca
2+
, Mg

2+
, C l
-
和 NO
-
3 较为明显.这可能由于

东天山地区的冰川更接近植被和裸露的土壤 , 而这

些地区是大气传输颗粒的主要源区[ 11] .但是也有例

外 , 如东天山样品 DTS-1的 SO 2-
4 浓度就明显低于

玉龙雪山的 3个样品.

表 1　东天山(DTS)和玉龙山(YL)地区冰川雪中

微生物数量及环境指标的变化

　　项目 YL-1 YL-2 YL-3 DT S-1 D TS-2 DT S-3

样品深度/cm 0—20 20—50 50—80 0—20 20—50 50—80

δ18O/ ‰ -5.821 -6.273 -6.584 -8.764 -9.213 -8.069

Ca2+/(ng· g -1) 181.85 118.15 250.37 360.80 267.29 569.11

Mg2+/(ng· g -1) 32.75 26.33 31.83 100.79 48.01 165.18

K+/(ng· g -1) 19.88 12.65 19.04 20.65 18.11 46.09

Na+/(ng· g -1) 16.48 8.53 31.35 42.30 61.53 101.06

Cl-/(ng· g -1) 40.82 20.3441 36.3626 187.8642 96.1515 154.622

NO-3 /(ng· g -1) 75.7456 31.8713 33.6593 117.2279 130.9333 160.5696

SO2-4 /(ng· g -1)142.9652112.2742114.4497 88.7926 205.2896 147.2692

2.2　DGGE结果及分析

图 1为 DGGE 分析雪样中主要真核微生物 18S

rDNA 片段的结果 , 阴性对照全部正常 , 没有出现

带.玉龙雪山样品和东天山样品之间的差异比较

大 , 条带数目和亮带位置都明显不同.玉龙雪山不

同深度的 3 个样品之间没有明显变化 , 但仔细观

察 , 仍然可以看到有些带只存在于 YL-3 中 , 而

YL-1和 YL-2中也有一些 YL-3中没有的带.东天

山的样品随深度变化相对较大 , 3个样品的带型在

一定程度上都有不同.尽管可以直观的看出样品之

间的差异 ,我们还是用软件对DGGE图谱进行聚类

分析(图 2)和多样性分析(表 2).聚类分析是以

DGGE图谱中条带之间的相似值为基础构建样品中

真核微生物 DNA 结构相似关系的系统树状图 , 结

果表明真核微生物 DNA 结构之间的差异比较大 ,

其相似性指数较低(0—0.43).6个样品明显聚为两

组 , 直观的反映了两个冰川雪样真核微生物组成的

不同.多样性分析是以每个泳道中的条带数及相对

亮度为基础计算的.各项多样性指标表明东天山雪

样的多样性要高于玉龙雪山.样品 DTS-3 较为特

殊 , 其优势度明显高于其他样品 , 相应的 , 均度和

Simpson指数也较低.表明该样品中有些物种具有

绝对优势.
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表 2　东天山和玉龙雪山地区冰川雪样

微生物 DGGE多样性指标

项目 YL-1 YL-2 YL-3 DT S-1 DTS-2 DTS-3

种类 7 7 6 8 8 12

个体数 97 97 98 95 98 95

优势度 0.1807 0.392 0.2448 0.2067 0.1595 0.5499

Sh annon 1.874 1.39 1.611 1.901 1.988 1.318

Simpson 0.8193 0.608 0.7552 0.7933 0.8405 0.4501

Evennes s 0.9305 0.5734 0.8348 0.8369 0.9129 0.3112

Fisher-alpha 1.731 1.731 1.41 2.082 2.06 3.636

Berger-Parker 0.2474 0.5876 0.3469 0.3158 0.2347 0.7263

2.3　克隆及系统发育树的构建

为了进一步分析两个冰川雪坑中真核微生物多

样性 , 我们对图 1中标记的 10条较明显的带进行了

割胶回收 、测序(表 3).根据测序结果 , 构建了系

统发育树(图 3).通过比对发现 , 东天山雪样中含

丰富的真核微生物 , 包括 F lagel late , Ciliate ,

Tardigrade , Chlorophy te和Bensingtonia yamato-

ana 等 , 分属于 Viridip lantae , Fungi , Cercozo-

an , Alveolata 和 Metazoa 五大类.而玉龙雪山的

真核微生物种类相对单一 , 仅有 Fungi和 Cercozo-

an 两类.

表 3　东天山和玉龙雪山地区雪样 DGGE

回收条带比对结果

条

带

编号及

GenBank中

的收录号

来源

玉龙山 东天山

GenBank中最相近

的物种(GenBank

中的序列号)

相似度

/ %

1 YLEU-1 + Uncu ltured Cercozoan 99

2 YLEU-2 + Uncu ltured Cercozoan 99

3 YLEU-3 + B ensin gtonia yamatoana 100

4 YLEU-4 + Soil f lagellate AND24 98

5 TSEU-1 + Uncu ltured cili ate 99

6 TSEU-2 + uncu ltured ch lorophyta 98

7 TSEU-3 + Ch lorella el lip soidea 99

8 TSEU-4 + Uncultured C hlorophyta clone 99

9 TSEU-5 + Uncu ltured tardig rade 99

10 TSEU-6 + Uncu ltured Cercozoan 98

11 TSEU-7 + B ensin gtonia yamatoana 100

12 TSEU-8 + B ensin gtonia yamatoana 98

图 3　玉龙雪山地区雪样 DGGE条带克隆部分

18S rDNA 基因序列的系统发育树

黑体编号表示本研究所得 18S rDNA , 括号内为GenBank收录号.

3　讨论

3.1　不同类型冰川雪样的理化性质比较

东天山和玉龙雪山冰川雪样之间δ18 O的差异较

明显.在全球尺度下 , 降水中稳定同位素比率δ
18
O

受气温控制 , δ18O 随纬度的增加而减小 , 随海拔高

度的增加而降低[ 12] .两个采样点的海拔相差不大 ,

但东天山的纬度大于玉龙雪山 , 因此 , 东天山雪样

的δ
18
O 的平均值低于玉龙雪山样品.且玉龙雪山夏

季主要受西南季风控制 , 季风水汽由于直接来源于

洋面的蒸发 , 所以稳定同位素含量相对较高[ 13] .玉

龙山不同深度的 3个雪样的δ
18
O差异不大 , 这是由

于玉龙雪山正处于主要降水期.苏珍等
[ 14 ]
推测玉

龙山冰川雪线(海拔 4800—5000m)附近的降水应达

到 2383—2590 mm , 所以玉龙山的 3 个雪样(80 cm

雪样)可能来自同一次降水.而东天山冰川由于规

模较小 , 每年的平均降雪量在900mm , 最大可以达

到 2000mm , 冰川表面的降雪也可能来自同一云团

或水汽的凝结高度相差不大
[ 1]
.但是 , 与玉龙雪山

3个样品之间δ
18
O 的变化相比 , 东天山 3个样品的

δ18 O 变化相对较大.在东天山的 3 个样品中 ,

DTS-3的δ18 O 最高 , 且与 DTS-2相比变化幅度较

大.而且 , Ca
2+
, Mg

2+
, Na
+
, K
+
在 DTS-3 中都

出现峰值 , 这是融水下渗时所携带离子在这里聚集

的结果[ 3] .由于采样时间为 8 月份 , 依然处于夏

季.东天山冰川冰雪消融较强 , 融水下渗量大且深

度深[ 15] .这不仅造成污化层的下移 , 同时也增加了

下部污化层的强度.样品 DTS-3可能正处于污化层

层位.然而 , 东天山冰川区位于我国西北干旱气候
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区 , 空气湿度相对较小 , 和处于季风气候区的玉龙

雪山冰川区相比 , 冰川表面融化强度要小得多
[ 1]
,

因此 , 尽管 YL-3的 Ca2+和 Na+浓度在玉龙山的 3

个样品中最高 , 但其他指标并没有出现峰值 , 说明

其污化层可能还在下部.

图 4　东天山地区雪样 DGGE条带克隆部分 18S rDNA 基因序列的系统发育树

　　东天山雪样的阴阳离子浓度普遍高于玉龙雪山

(表 1), 尤其是 Ca
2+
, Mg

2+
.阴阳离子浓度可代表

冰雪中粉尘的含量 , 其中 Ca
2+
是最好的代替指标 ,

Mg 2+次之[ 16] .东天山地区的冰川更接近植被和裸

露的土壤 , 而这些地区是大气传输颗粒的主要源

区
[ 11]
.并且 , 西风急流从干旱半干旱区带来大量陆

源尘埃 , 同时也带来北大西洋的水汽和来自北冰洋

的冷湿气流.海洋性气团和干旱区的粉尘使得东天

山冰川区有较复杂的源区环境.而玉龙雪山的海洋

性冰川受来自印度洋强盛的夏季风控制 , 水汽主要

来自西南方向的印度洋[ 17] , 因此 , 相对东天山地区

粉尘来源较单一.另外 , 在东天山冷干的气候条件

下 , 水分循环及积累率减少 , 也使得粉尘含量增

加
[ 18]
.但是 , 东天山样品 DTS-1的 SO

2-
4 浓度明显

低于玉龙雪山的 3个样品.Hoham 等[ 19] 报道 SO 2-
4

在有藻类的样品中的含量要低于无藻类的样品 , 因

为藻类的生长要消耗营养.而在玉龙雪山的样品中

没有检测到藻类 , 且 DTS-1中藻类含量在东天山的

3个样品中最多(图 1 , 表 3).这可能是 DTS-1的

SO 2-
4 浓度低于其他样品的原因.

3.2　不同类型冰川雪中真核微生物多样性的差异

从表 2中可以看到 , 东天山雪样的真核微生物

种类和多样性要高于玉龙山 , 这与雪样中的离子浓

度结果一致.其中以 Fisher-alpha 指标最为显著 ,

Fisher-alpha 指数与粉尘替代指标 Ca
2+
(R =0.892;

P<0.05), Mg2+(R =0.933;P <0.01), K+(R =

0.934;P <0.01), Na+(R =0.891;P <0.05)和

NO -3 (R =0.819;P <0.05)的浓度呈显著正相关.

大气粉尘中含有大量微生物以及微生物赖以生长的

营养物质 , 这些物质不仅为微生物提供了生存的微

生态环境 , 而且还向冰川微生物提供了大量的碳源

和能源 , 使得那些适应于冰川上生活的微生物可以

258 　第 18卷　第 3期　2008年 3月



得到充分的营养物质保障 , 能够在冰川上大量的生

长和繁殖[ 20] .东天山冰川区的粉尘颗粒来源较复杂

且含量高 , 因此 , 雪冰中真核微生物多样性也较

高.

DGGE 分析结果也表明 , 东天山大陆性冰川和

玉龙山海洋性冰川雪样中的真核微生物多样性显著

不同(图 2).由于东天山地区的雪山更接近植被和

裸露的土壤 , 而这些地区是大气传输颗粒的主要源

区.并且 , 西风急流从干旱半干旱区带来大量陆源

尘埃 , 同时也带来北大西洋的水汽和来自北冰洋的

冷湿气流.海洋性气团和干旱区的粉尘使得东天山

冰川区有较复杂的源区环境.而玉龙雪山的海洋性

冰川受来自印度洋强盛的夏季风控制 , 水汽主要来

自西南方向的印度洋 , 因此 , 相对东天山地区粉尘

来源较单一.另外 , 在东天山冷干的气候条件下 ,

水分循环及积累率减少 , 也使得粉尘含量增加.从

而导致东天山雪坑中真核微生物多样性明显高于玉龙

雪山.东天山冰雪中的真核微生物包括 Viridiplan-

tae , Fungi , Cercozoan , Alveolata 和 Metazoa 五大

类 , 其中 , 藻类为主要类群 , 真菌次之(图 4).而

海洋性的玉龙山冰川的物种就显得相对较为匮乏 ,

仅检测到 Cercozoan(75%)和Fungi两类(图 3).与

其他冷环境中的真核微生物比较发现 , 大陆性的东

天山冰川与南极冰川[ 21] 和北极冻土[ 22] 等冷环境相

似 , 真核微生物物种较丰富.Christner 等
[ 21]
对南

极洲一个冰川冰尘洞的微生物多样性进行了研究 ,

通过 18S rDNA 克隆文库的构建 , 发现该冰尘洞中

含有 Viridiplantae , Fungi , Alveolata 和Metazoa

四类真核微生物.真核微生物多样性的相似提示东

天山和南极洲冰川可能处于相似的极端环境.但它

们之间也存在差异 , 提示在不同气候环境下 , 真核

微生物多样性受到温度 、 湿度 、 UV 辐射程度和营

养水平等一系列环境条件的影响.Omelon等
[ 23]
指

出北极和南极沙岩上的微生物多样性明显不同 , 并

提出由于 pH 、 温度和水分的不同从而导致微生物

代谢活性不同 , 但同时也指出 , 温度和湿度并不是

控制这种变化的主要因素.

我们从东天山雪样中检测到 3种藻类;Christ-

ner等[ 21] 在南极冰尘洞中只发现 1 种藻类 Chlo-

romonas per forata;而 Takeuchi
[ 24]
从 智 利 的

Tyndall冰川中发现 Mesotaenium berg grenii , Cy-

lindrocy sti s bre' bissoni i , Ancy lonema sp., Closte-

rium sp ., Chloromonas sp .和 Osci l latoriaceae cy-

anobacterium 等 7种雪藻 , 且这些藻类的空间分布

不同.研究显示 , 在不同冰川表面 , 藻类的数量和

群落结构随海拔 、温度及光照等各种环境条件的不

同而异[ 20 , 2 4] .冰川生态系中 , 藻类和光合细菌是初

级生产者 , 支持耐冷动物和异养细菌群落生长 , 真

菌和异养细菌又可以降解藻类和其他动物为简单的

有机物 , 为藻类的生长提供营养.因此 , 藻类的不

同决定了冰川表面其他生物也随环境条件的不同而

变化 , 生物指征的变化反映了气候环境条件的变

化.在玉龙雪样中没有检测到藻类 , 可能由于藻类

在样品中不是优势种群 , 在 DGGE 图谱中呈现出的

条带较弱 , 克隆测序没有好的结果.Takeuchi
[ 24 , 25]

等在比较大陆性冰川 Gulkanna 和海洋性冰川

Worthington 、 Matanuska 的冰尘特点及雪藻类群

时 , 同样发现大陆性冰川雪藻生物量要明显高于海

洋性冰川.分析认为 , 这是因为海洋性冰川年降水

较大 , 冰川末端海拔较低 , 所以冰川表面消融率较

高 , 表面融水较多 , 而大量的融水将表面物质冲出

冰川表面 , 所以藻类生物量和冰尘量较少.

从东天山和玉龙山雪样中检测到的真菌都属于

Basidiomycete.Buzzini 等[ 8] 从意大利高山冰川下

的沉积物中发现了许多可培养的酵母菌和丝状真

菌 , 其中以 Basidiomycete 居多.Ma 等
[ 26]
直接从

格陵兰冰芯融水中扩增测序 , 检测到 Basid iomycete

和 Ascomycetes两类真菌 , 表明 Basidiomycete可能

比较适应冰雪这种低温环境.真菌能在低温下生存

的生理 、生态学机制非常复杂 , 还没有完全研究清

楚 , 但已发现可能与真菌细胞内海藻糖的增加 、低

温活性酶的产生和冷逃避等有关[ 27] .

在玉龙山雪样中只发现了一类原生动物 Cerco-

zoan , 而在东天山中发现了两类原生动物 Cercozo-

an和 A lveolata , 以及一类后生动物 Tard igrade.

表明东天山冰雪中的真核微生物多样性要比玉龙雪

山复杂.在东天山雪样中发现的 Tardigrade是俗

称水熊虫的一类小型动物 , 主要生活在淡水的沉

渣 、潮湿土壤以及苔藓植物的水膜中 , 少数种类生

活在海水的潮间.Tardigrade被认为是生命力最强

的动物 , 因为它们具有全部四种隐生性 , 即低湿隐

生 、低温隐生 、 变渗隐生及缺氧隐生 , 使其能够在
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恶劣环境下停止所有新陈代谢.对这些耐冷真菌和

低等动物的特殊生理适应机制及进化的研究将具有

重要意义.可以说 , 冰雪微生物的研究是丰富物种

多样性 、 开发地球生物资源的重要途径和方法.

3.3　真核微生物多样性的深度变化

从图 1可以看出 , 玉龙山雪样真核微生物多样

性随深度变化不大 , 并且优势种群没有改变.但

是 , 从图 2可以看出 , 样品 YL-3 的真核微生物多

样性相对与 YL-1和 YL-2的变化较为明显.采样季

节(8月份)正好是冰雪消融季节 , 由于海洋型冰川

温度较高 , 冰雪消融强 , 融水下渗量大且深度深 ,

所以在下层雪中粉尘含量较高.表 1 显示 YL-3 的

Ca2+和 N a+浓度在玉龙山的 3 个样品中最高.下渗

的融水不仅带来了大量上层雪中的微生物 , 同时带

来了大量微生物生长需要的营养物质.因此 , 深层

雪样 YL-3中的真核微生物的变化相对表 、 中层较

大.

东天山雪样真核微生物多样性同雪样δ18 O 一

样 , 深度变化都较为明显 , 从图 1 中看到 , 在

DTS-1中较明显的带 5 、 带 6 、 带 7和带 8 , 随着雪

样深度增加而在不同程度上相对减弱 , 在 DTS-3中

有的已完全消失.说明这些带代表的物种可能不能

适应冰川低温 、 寡营养的条件 , 在雪的逐渐沉积过

程中逐渐减少 , 有的甚至可能消失.这四条带的回

收测序结果显示 , 75%为藻类.Yoshimura等[ 7] 指

出 , 光照条件是影响冰川表面藻类生物量的最重要

的因素.藻类接受光照的多少取决雪盖的厚度 , 雪

盖可使光照强度呈数量级减少.处于浅表层的

DTS-1比深层的 DTS-3光照充足 , 因此 , 藻类生物

量较高.另一方面 , 由于大量低等动物对藻类的消

耗 , 也使藻类生物量随雪的累积逐渐减少.带 9 、

带 10 、 带 11 和带 12在 DTS-3 中为优势带 , 但在

DTS-2中比较弱 , 在 DTS-1中甚至看不到.我们推

测是由于 DTS-3正处于污化层 , 该处含有大量营养

物质使这些物种迅速繁殖.测序显示带 9代表的是

Tardigrade , 且这类低等动物在 DTS-3 中占有明

显优势.这说明东天山冰川雪中真核微生物多样性

发生显著变化 , 优势种群已从表面的藻类转化为低

等动物.由于东天山冰川雪中的物种较丰富 , 其生

态系统相对比玉龙山冰川雪复杂 , 并且东天山冰川

表面消融较小 , 所以 , 在不同深度的雪样中 , 东天

山雪样中真核微生物多样性的变化明显大于玉龙山

雪样.

综上所述 , 由于气候不同 , 海洋性冰川和大陆

性冰川的真核微生物多样性显著不同.并且 , 大陆

性冰川表层雪和深层雪中优势真核微生物多样性差

别较大 , 但在海洋性冰川区变化很小.这种不同与

环境指标的差异明显相关.实验表明 , 冰雪中真核

微生物同样可作为气候环境变化的指标.
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