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摘　 要： 开展高原湖泊酵母菌多样性研究，能够为湖泊生态系统的保护提供理论依据，并为其中特殊酵母菌资源的开发

及利用奠定基础  结合经典分类法及 ２６Ｓ ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２区域序列分析，对分离自云南抚仙湖湖水中的 ５５３株酵母菌进行

系统分类，运用 ＳＰＳＳ １９ ０软件比较不同区域酵母菌多样性，并采用多元统计方法定量分析酵母菌空间分布特征及其与

理化因子之间的关系  结果显示：抚仙湖水体中分布 ２２属 ５２种和 １个潜在新分类单元的酵母菌  理化因子差异性分析

表明，北沿岸区总有机碳浓度明显高于南沿岸区  Ｐｅａｒｓｏｎ分析则表明，抚仙湖湖水总有机碳浓度与酵母菌丰度呈显著正

相关  另外，酵母菌－环境冗余分析显示，抚仙湖酵母菌种群结构与总有机碳浓度存在明显相关  研究显示云南抚仙湖酵

母菌资源比较丰富，人类活动对其中酵母菌空间分布具有一定影响．
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酵母菌是自然界的一大微生物类群，广泛分布于食品、花卉、水果、树木、土壤、发酵物、海洋及淡水等环

境中，而湖泊是酵母菌重要栖息生境之一  近年来，国内外学者逐步开展不同类型湖泊酵母菌多样性及其

活性研究  Ｂｒａｎｄãｏ 等［１］对阿根廷 Ｎａｈｕｅｌ Ｈｕａｐｉ湖酵母菌多样性进行研究，共获得 １４属 ３２种的酵母菌；Ｍｅ⁃
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ｄｅｉｒｏｓ等［２］对巴西 ４个湖泊的酵母菌进行分离与鉴定，并分析环境理化因子与酵母菌多样性的相关性；Ｓｉｌｖａ⁃
Ｂｅｄｏｙａ等［３］从哥伦比亚中心湖和主体湖分离到 １３８株酵母菌，并结合 ＭＳＰ⁃ＰＣＲ和 ２６Ｓ ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２序列分

析研究且比较这 ２个湖泊酵母菌多样性  我国学者也开展湖泊中活性酵母菌资源的开发，如黄继国等［４］对

长春南湖水耐冷酵母菌进行筛选并研究其产酶特性  相对低海拔湖泊而言，高海拔湖泊环境具有低温、辐
射强等特点，对其酵母菌多样性及功能特性研究具有重要意义  Ｌｉｂｋｉｎｄ等［５⁃７］对阿根廷高海拔湖水（１３７０～
１７００ ｍ）中的酵母多样性以及光保护化合物（类胡萝卜素和类菌胞素）产生能力进行研究，并分离到一些能

够产生类菌胞素且抗紫外线的酵母  Ｒｕｓｓｏ等［８⁃９］研究阿根廷巴塔哥尼亚西北部高海拔（１６０６ ～ １８９１ ｍ）Ｒｉｏ
Ａｇｒｉｏ ａｎｄ Ｌａｋｅ Ｃａｖｉａｈｕｅ （ＲＡＣ）系统中酵母菌多样性，并获得一些耐酸酵母菌菌株  国内学者近年来也开始

逐步开展高原湖泊酵母菌多样性及活性的研究  如周新丽等［１０］对云南高原湖泊程海湖湖水酵母菌进行分

离、鉴定以及胞外酶活性测定； 严亚萍等［１１］研究云南阳宗海酵母菌种群结构，分析环境因子对酵母菌种群

分布的影响，并初步测定供试酵母菌产胞外酶活性．
云南抚仙湖位于云南省玉溪市境内，是典型的高原湖泊，同时也是我国第二大深水湖泊［１２］ ，湖面海拔

１７２２ ５ ｍ，湖泊面积 ２１２ ｋｍ２，平均水深 ９５ ２ ｍ，湖心最深处为 １５８ ９ ｍ［１３］  抚仙湖属珠江流域南盘江水系，
是珠江源头的第一大湖，湖泊面积和蓄水量分别居全国第 ８位和第 ３位，占云南省九大高原湖泊总蓄水量的

６６ ６％ ［１４］  抚仙湖流域水资源丰富，既是滇中地区社会经济可持续发展的重要资源保障，又是泛珠三角区

域发展的战略水资源，也是珠江流域、西南地区重大战略意义的饮用水源［１５］ ．
多年来，学者对云南抚仙湖浮游植物［１６⁃１７］ 、沉水植物［１８⁃１９］ 、浮游动物［２０］ 、大型底栖动物［２１］等水生生物多

样性进行系统研究，近年来，也有关于抚仙湖沉水植物真菌多样性研究［２２］的零星报道，然而尚未见涉及其酵

母菌多样性的研究报道  开展抚仙湖酵母菌多样性及其与理化因子相关性研究能够为高原湖泊酵母菌群

落特性研究提供理论依据，并为酵母菌资源的保护、开发及利用奠定基础．

１ 研究方法

１ １ 样点设置

云南抚仙湖的湖水采样设置 １１个点（ＦＷ１～ＦＷ１１）（图 １），采样范围为 ２４°２３′～２４°３８′Ｎ，１０２°５０′～１０２°５７′Ｅ，
各样点详细地理位置见表 １ 为更深入了解抚仙湖酵母菌多样性，并系统分析酵母菌多样性与理化因子的

相关性等，将抚仙湖 １１个采样点按照地理位置划分为 ４ 个区域，分别为湖心区（ＦＷ２、ＦＷ３、ＦＷ７、ＦＷ８）、沿
岸区（ＦＷ１、ＦＷ４、ＦＷ５、ＦＷ６、ＦＷ９、ＦＷ１０、ＦＷ１１）、北沿岸区（ＦＷ１、ＦＷ４、ＦＷ５、ＦＷ６）以及南沿岸区（ＦＷ９、
ＦＷ１０、ＦＷ１１），其中岸距＜１０００ ｍ的样点归为沿岸区，岸距≥１０００ ｍ 的样点归为湖心区  采样时间为 ２０１３
年 １２月 １２日．

表 １ 云南抚仙湖采样点概况

Ｔａｂ １ Ｇｅｎｅｒａｌ ｓｉｔｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ Ｌａｋｅ Ｆｕｘｉａｎ，Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

样点 海拔 ／ ｍ 经度 纬度 生境

ＦＷ１ １６８９ ８ １０２°５６′Ｅ ２４°３１′Ｎ 海口表层水

ＦＷ２ １６８６ ９ １０２°５４′Ｅ ２４°３２′Ｎ 禄充渔村与尖山间湖心表层水

ＦＷ３ １６８１ ５ １０２°５５′Ｅ ２４°３５′Ｎ 老鹰地与尖山间湖心表层水

ＦＷ４ １７０４ ２ １０２°５７′Ｅ ２４°３７′Ｎ 东风旅游度假村旁表层水

ＦＷ５ １６９１ ５ １０２°５３′Ｅ ２４°３８′Ｎ 万寿游乐中心旁表层水

ＦＷ６ １６７３ ０ １０２°５０′Ｅ ２４°３０′Ｎ 禄充渔村旁表层水

ＦＷ７ １６７９ ９ １０２°５３′Ｅ ２４°２７′Ｎ 牛魔度假村以东湖心表层水

ＦＷ８ １７０９ １ １０２°５１′Ｅ ２４°２５′Ｎ 阳光海岸与小凹间湖心表层水

ＦＷ９ １７０７ ０ １０２°５０′Ｅ ２４°２５′Ｎ 阳光海岸旁表层水

ＦＷ１０ １７０３ ６ １０２°５０′Ｅ ２４°２３′Ｎ 玉带河旁表层水

ＦＷ１１ １７０４ ０ １０２°５４′Ｅ ２４°２６′Ｎ 小凹与涛境间表层水



３６０　　 Ｊ． Ｌａｋｅ Ｓｃｉ．（湖泊科学），２０１６，２８（２）

图 １ 云南抚仙湖采集样点分布

Ｆｉｇ．１ Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ
Ｌａｋｅ Ｆｕｘｉａｎ，Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

１ ２ 样品理化因子测定

为探析酵母菌多样性与湖水理化因子之间的关系，测定抚

仙湖表层水 ７项理化指标，包括酸碱度（ｐＨ）、电导率、浊度、总
磷（ＴＰ）、总氮（ＴＮ）、总有机碳（ＴＯＣ）以及总硬度．

水样的 ｐＨ值和电导率均采用 Ｏｒｉｏｎ ５ ｓｔａｒ （Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎ⁃
ｔｉｆｉｃ）进行测定；浊度采用 ＴＮ１００ 浊度仪 （ Ｅｕｔｅｃｈ Ｉｎｓｔｒｕｍｅｎｔｓ
ＰｔｅＬｔｄ ）进行测定  ＴＰ、ＴＮ、ＴＯＣ 浓度以及总硬度委托昆明绿

岛环境科技有限公司检测，分别参照 ＧＢ １１８９３ １９８９（钼酸铵

分光光度法）、ＨＪ ６３６ ２０１２（碱性过硫酸钾消解紫外分光光度

法）、ＧＢ ／ Ｔ １３１９３ １９９１（非分散红外吸收法）以及 ＧＢ ７４７７
１９８７（ＥＤＴＡ滴定法）进行测定．
１ ３ 酵母菌的分离与保藏

采用原位培养法进行酵母菌的分离  培养基及分离方法

等参照文献［１１］进行，每个水样过滤体积为 ２４００ ｍｌ 纯化菌

株真空冷冻干燥和甘油管保藏．
１ ４ 酵母菌的分类鉴定

采用经典分类法［２３］对获得的菌株进行形态及生理生化特

征分析，并结合 ２６Ｓ ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２区域序列分析进行分类鉴定．
１ ４ １ ＤＮＡ 提取及扩增 　 ＤＮＡ 提取参照文献［２４］进行  ２６Ｓ
ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２区域序列的 ＰＣＲ扩增和测序参照文献［２５］进行．
引 物 ＮＬ１ （ ５′⁃ＧＣＡＴＡＴＣＡＡＴＡＡＧＣＧＧＡＧＧＡＡＡＡＧ⁃３′）， ＮＬ４
（ ５′⁃ＧＧＴＣＣＧＴＧＴＴＴＣＡＡＧＡＣＧＧ⁃３′）  ＰＣＲ 扩 增 程 序： ９４℃
５ ｍｉｎ；９４℃ １ ｍｉｎ，５６℃ １ ｍｉｎ，７２℃ １ ５ ｍｉｎ，３５ 个循环；７２℃

１０ ｍｉｎ １％琼脂糖凝胶电泳检测扩增目标产物后送上海生工生物有限公司测序．
１ ４ ２ 序列分析　 供试菌株 ２６Ｓ ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２测序结果采用 ＤＮＡＳｔａｒ软件进行图谱分析，对序列进行人工校

对后在 ＧｅｎＢａｎｋ核酸序列数据库中进行同源性搜索（ＢＬＡＳＴ ｓｅａｒｃｈ） 然后选取与供试菌株关系较近的模式

菌株的 ２６Ｓ ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２区域序列比较其相似程度  应用 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ 进行序列比对，用 ＭＥＧＡ ４ ０ 软件的邻

接法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ）进行分子系统学分析［２６］  供试菌株的序列已上传至 ＮＢＣＩ 的 ＧｅｎＢａｎｋ核酸序列数据

库，登录号为：ＫＴ４２７５３７～ＫＴ４２７６３１．
１ ５ 数据分析及处理

采用 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ多样性指数（Ｈ′）、Ｐｉｅｌｏｕ均匀度指数（Ｊ′）、Ｓｉｍｐｓｏｎ多样性指数（Ｄ）、出现频率以及

相对丰度等对酵母菌多样性进行分析［２１］ ．
采用 Ｅｘｃｅｌ、ＳＰＳＳ和 ＣＡＮＯＣＯ等软件进行数据分析与处理  其中多样性指数计算采用 Ｅｘｃｅｌ 软件，物种

多样性与环境因子相关性分析使用 ＳＰＳＳ软件中的 Ｐｅａｒｓｏｎ 分析法，用 ＣＡＮＯＣＯ 软件进行酵母菌⁃环境双轴

排序．

２ 结果与分析

２ １ 抚仙湖湖水中酵母菌多样性分析

２ １ １ 抚仙湖湖水中酵母菌种类　 通过原位培养法，从抚仙湖湖水中共获得酵母菌 ５５３株（表 ２） 结合经典

分类法及 ２６Ｓ ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２区域序列分析法将其中的 ５５１株归为 ２２属 ５２种和 １个潜在的新分类单元，２株
未鉴定  结果显示，７３ 株属于子囊菌酵母（９ 属 １２ 种），占分离菌株数的 １３ ２０％ ；４０５ 株为担子菌酵母（１２
属 ３８种和 １个潜在的新分类单元），占 ７３ ２４％ ；类酵母 ７３株，仅 １属 ２种（１３ ２０％ ）
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表 ２ 云南抚仙湖 １１个样点酵母菌种群分布

Ｔａｂ ２ Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｙｅａｓｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ Ｌａｋｅ Ｆｕｘｉａｎ，Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

种名 ＦＷ１ＦＷ２ＦＷ３ＦＷ４ＦＷ５ＦＷ６ＦＷ７ＦＷ８ＦＷ９ＦＷ１０ＦＷ１１出现频
率 ／ ％

相对丰
度 ／ ％

子囊菌酵母 Ａｓｃｏｍｙｃｅｔｅｓ
　 林木假丝酵母 Ｃａｎｄｉｄａ ｓｉｌｖａｅ ３ ９ ０９ ０ ５４
　 酱油假丝酵母 Ｃａｎｄｉｄａ ｓｏｊａｅ １３ １ ８ １０ １ ４５ ４５ ５ ９７
　 热带假丝酵母 Ｃａｎｄｉｄａ ｔｒｏｐｉｃａｌｉｓ １ ４ １８ １８ ０ ９０
　 木糖假丝酵母 Ｃａｎｄｉｄａ ｘｙｌｏｐｓｏｃｉ ７ ９ ０９ １ ２７
　 汉逊德巴利酵母 Ｄｅｂａｒｙｏｍｙｃｅｓ ｈａｎｓｅｎｉｉ １ １ １ １ ２ ４５ ４５ １ ０８
　 白色半乳糖霉 Ｇａｌａｃｔｏｍｙｃｅｓ ｃａｎｄｉｄｕｍ １ １ １８ １８ ０ ３６
　 林生地霉 Ｇｅｏｔｒｉｃｈｕｍ ｓｉｌｖｉｃｏｌａ ２ ３ ２ １ ３６ ３６ １ ４５
　 长孢类德酵母 Ｌｏｄｄｅｒｏｍｙｃｅｓ ｅｌｏｎｇｉｓｐｏｒｕｓ １ ９ ０９ ０ １８
　 库德毕赤酵母 Ｐｉｃｈｉａ ｋｕｄｒｉａｖｚｅｖｉｉ １ ９ ０９ ０ １８
　 德尔布有孢圆酵母 Ｔｏｒｕｌａｓｐｏｒａ ｄｅｌｂｒｕｅｃｋｉｉ １ １ ２７ ２７ ０ ３６
　 异常威克汉姆酵母 Ｗｉｃｋｅｒｈａｍｏｍｙｃｅｓ ａｎｏｍａｌｕｓ １ １ １ １ ３６ ３６ ０ ７２
　 蛾生拟威尔酵母 Ｗｉｌｌｉｏｐｓｉｓ ｃａｌｉｆｏｒｎｉｃａ １ ９ ０９ ０ １８
担子菌酵母 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｏｕｓ
　 浅白隐球酵母 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ａｌｂｉｄｕｓ ４ ５ ２ ３ ５ ３ １ ５ ２ ７ ９０ ９０ ６ ６９
　 卡恩斯隐球酵母 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｃａｒｎｅｓｃｅｎｓ １ １ １８ １８ ０ ３６
　 樱桃色隐球酵母 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕ ｃｈｅｒｎｏｖｉｉ １ ２ １ １ ３６ ３６ ０ ９０
　 弥漫隐球酵母 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｄｉｆｆｌｕｅｎｓ ２ ９ ０９ ０ ３６
　 浅黄隐球酵母 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｆｌａｖｅｓｃｅｎｓ １ １ １ ２ ３ １ １ ２ ７２ ７２ ２ １７
　 长莓隐球酵母 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｆｒａｇｉｃｏｌａ １ ９ ０９ ０ １８
　 乳酪隐球酵母 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｆｒｉｅｄｍａｎｎｉｉ ３ ２ ２ ２ ４ ５ ２ １ ４ ２ ９０ ９０ ４ ８８
　 喜马拉雅山隐球酵母 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｈｅｉｍａｅｙｅｎｓｉｓ １ ９ ０９ ０ １８
　 罗伦隐球酵母 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｌａｕｒｅｎｔｉｉ １ ９ ０９ ０ １８
　 液化隐球酵母 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ ２ ９ ０９ ０ ３６
　 淡黄隐球酵母 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｌｕｔｅｏｌｕｓ １ ９ ０９ ０ １８
　 斋藤隐球酵母 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｓａｉｔｏｉ ５ ２ １ ４ ３ ３ ３ １ １ ２ ９０ ９０ ４ ５２
　 乌兹别克斯坦隐球酵母 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｕｚｂｅｋｉｓｔａｎｅｎｓｉｓ １ １ １８ １８ ０ ３６
　 威氏隐球酵母 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｗｉｅｒｉｎｇａｅ １ ９ ０９ ０ １８
　 隐球酵母属的 １种 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｓｐ． １ ９ ０９ ０ １８
　 浸麻孢囊线黑粉酵母 Ｃｙｓｔｏｆｉｌｏｂａｓｉｄｉｕｍ ｍａｃｅｒａｎｓ １ １ １ ２７ ２７ ０ ５４
　 虫生线黑粉酵母 Ｆｉｌｏｂａｓｉｄｉｕｍ ｅｌｅｇａｎｓ ４ ３ １ ２７ ２７ １ ４５
　 花状线黑粉酵母 Ｆｉｌｏｂａｓｉｄｉｕｍ ｆｌｏｒｉｆｏｒｍｅ ５ １ ２ ２ １ ２ １ ４ ７２ ７２ ３ ２５
　 指甲线黑粉酵母 Ｆｉｌｏｂａｓｉｄｉｕｍ ｕｎｉｇｕｔｔｕｌａｔｕｍ ２ ２ １ １ ３６ ３６ １ ０８
　 玉米汉纳酵母 Ｈａｎｎａｅｌｌａ ｚｅａｅ １ １ １８ １８ ０ ３６
　 白冬孢酵母 Ｌｅｕｃｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍ ｓｃｏｔｔｉｉ １ ９ ０９ ０ １８
　 梭形假溢酵母 Ｐｓｅｕｄｏｚｙｍａ ｆｕｓｉｆｏｒｍａｔａ ２ １ １８ １８ ０ ５４
　 粘红酵母 Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ ｇｌｕｔｉｎｉｓ　 　 ３ ５ １ １ １ ４５ ４５ １ ９９
　 禾本红酵母 Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ ｇｒａｍｉｎｉｓ ２ ３ １ ３ ２ １ ２ ６３ ６３ ２ ５３
　 牧草红酵母 Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ ｉｎｇｅｎｉｏｓａ １ ９ ０９ ０ １８
　 胶红酵母 Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ ｍｕｃｉｌａｇｉｎｏｓａ　 　 １２ １８ ２３ １８ １４ ３０ ２８ １８ ７ １０ ６ １００ ３３ ２７
　 斯鲁菲亚红酵母 Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ ｓｌｏｏｆｆｉａｅ １ ９ ０９ ０ １８
　 台湾红酵母 Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ １ ９ ０９ ０ １８
　 双倒卵形红冬孢酵母 Ｒｈｏｄｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍ ｄｉｏｂｏｖａｔｕｍ １ １ ４ ３ ３６ ３６ １ ６３
　 河流红冬孢酵母 Ｒｈｏｄｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍ ｆｌｕｖｉａｌｅ １ １ １８ １８ ０ ３６
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续表

种名 ＦＷ１ＦＷ２ＦＷ３ＦＷ４ＦＷ５ＦＷ６ＦＷ７ＦＷ８ＦＷ９ＦＷ１０ＦＷ１１
出现频

率 ／ ％
相对丰

度 ／ ％

　 红冬孢酵母 Ｒｈｏｄｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍ ｋｒａｔｏｃｈｖｉｌｏｖａｅ １ ９ ０９ ０ １８
　 沼泽生红冬孢酵母 Ｒｈｏｄｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍ ｐａｌｕｄｉｇｅｎｕｍ １ ２ １ １ １ ４５ ４５ １ ０８
　 圆红冬孢酵母 Ｒｈｏｄｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍ ｔｏｒｕｌｏｉｄｅｓ ３ １ ２ １ ３６ ３６ １ ２７
　 瑞纳锁掷孢酵母 Ｓｐｏｒｉｄｉｏｂｏｌｕｓ ｒｕｉｎｅｎｉａｅ １ ９ ０９ ０ １８
　 浅红掷孢酵母 Ｓｐｏｒｏｂｏｌｏｍｙｃｅｓ ａｌｂｏｒｕｂｅｓｃｅｎｓ １ １ １８ １８ ０ ３６
　 法夫掷孢酵母 Ｓｐｏｒｏｂｏｌｏｍｙｃｅｓ ｐｈａｆｆｉｉ １ ９ ０９ ０ １８
　 细长丝孢酵母 Ｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ ｇｒａｃｉｌｅ １ ９ ０９ ０ １８
　 串珠丝孢酵母 Ｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ ｍｏｎｉｌｉｉｆｏｒｍｅ １ ９ ０９ ０ １８
　 长梨阿顿尼奥酵母 Ｕｄｅｎｉｏｍｙｃｅｓ ｐｙｒｉｃｏｌａ １ ９ ０９ ０ １８
类酵母 ｙｅａｓｔ⁃ｌｉｋｅ
　 出芽短梗霉 Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ ｐｕｌｌｕｌａｎｓ ６ １７ ５ ５ ８ ６ ７ ３ ４ ５ １ １００ １２ １２
　 产酶短梗霉 Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ ｐｒｏｔｅａｅ ３ １ １ １ ３６ ３６ １ ０８
未鉴定种 Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ １ １ １８ １８ ０ ３６

　 　 抚仙湖湖水中分离获得的隐球酵母属种类最多，为 １５ 种，其次分别为红酵母属（６ 种）、红冬孢酵母属

（５种）、假丝酵母属（４种）和线黑粉酵母属（３种） 掷孢酵母属、丝孢酵母属、出芽短梗霉属均分离到 ２种，
其他 １４属都仅为 １种  其中 ＦＷ９样点分离到的酵母菌种数最多，达 ２２种，其次为 ＦＷ６样点（２０种），ＦＷ１、
ＦＷ５以及 ＦＷ１１样点种类最少，均为 １１种．

酵母菌属水平数据显示，红酵母属相对丰度最高，为 ３８ ３３％ ，其次为隐球酵母属（２１ ６８％ ）和出芽短梗

霉属（１３ ２０％ ） 可以看出，红酵母属、隐球酵母属和出芽短梗霉属是抚仙湖湖水中酵母菌的优势属  此外，
假丝酵母属、线黑粉酵母属和丝孢酵母属的相对丰度也较高，分别为 ８ ６８％ 、５ ７８％和 ４ ５２％ ．

分析酵母菌种水平相对丰度，胶红酵母相对丰度最高，为 ３３ ２７％ ，其次为出芽短梗霉（１２ １２％ ）、浅白

隐球酵母（６ ６９％ ）、酱油假丝酵母（５ ９７％ ）、乳酪隐球酵母（４ ８８％ ）、斋藤隐球酵母（４ ５２％ ），其余 １９个种

酵母菌各仅分离到 １株，相对丰度仅为 ０ １８％  胶红酵母和出芽短梗霉出现频率都为 １００％ ，另外，浅白隐球

酵母、乳酪隐球酵母和斋藤隐球酵母相对丰度均超过 ９０％  出现频率和相对丰度数据表明，这 ５个种酵母菌

为抚仙湖酵母菌的优势种．
为进一步探讨抚仙湖酵母菌多样性，对湖水中红色酵母菌（红酵母属、红冬孢酵母属、浸麻孢囊线黑粉

酵母、浅红掷孢酵母以及瑞纳锁掷孢酵母）丰度及比例进行比较  结果显示，红色酵母菌共 ２４２ 株

（４３ ７６％ ），其中红酵母属 ２１１株，占红色酵母菌的 ８７ １９％ ；胶红酵母丰度最高，共计 １８４ 株，在红酵母属和

红色酵母菌中的比例分别为 ８７ ２０％ 、７６ ０３％ ．
２ １ ２ 抚仙湖不同样点酵母菌多样性指数分析　 为更合理地探讨云南抚仙湖湖水中酵母菌多样性，对各样

点酵母菌 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ多样性指数（Ｈ′）、Ｐｉｅｌｏｕ均匀度指数（Ｊ′）和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数（Ｄ）、物种丰富度

和总丰度进行分析，结果如表 ３所示 
酵母菌总丰度显示，ＦＷ６样点酵母菌丰度明显高于其他样点，为 １０５７ ｃｆｕ ／ Ｌ，其次为 ＦＷ４、ＦＷ５ 及 ＦＷ８

样点，总丰度均超过 ２５０ ｃｆｕ ／ Ｌ，其他样点总丰度则较低；红色酵母菌丰度表明，ＦＷ６样点总丰度仍为最高，达
到 ８８５ ｃｆｕ ／ Ｌ，其次为 ＦＷ４和 ＦＷ８，其他样点较低  Ｄｕｎｃａｎ检验结果显示，不同样点之间酵母菌以及红色酵

母菌丰度分布存在显著性差异（Ｐ＜０ ０５） ．
ＦＷ９样点物种丰富度、Ｈ′、Ｊ′和 Ｄ 均最高，多样性最丰富；其次为 ＦＷ２ 样点，Ｈ′和 Ｄ 值分别 ２ ２８ 和

０ ８７；ＦＷ９样点 Ｊ′最高，其次是 ＦＷ１１、ＦＷ２、ＦＷ３和 ＦＷ７；ＦＷ６样点 Ｈ′、Ｊ′和 Ｄ 值最低，分别仅为 ０ ８１、０ １２
和 ０ ３１．
２ １ ３ 抚仙湖不同区域酵母菌多样性指数分析　 抚仙湖北沿岸区红色酵母菌以及酵母菌总丰度最高，而南

沿岸区则最低；Ｈ′、Ｊ′以及 Ｄ 值比较表明，南沿岸区高于北沿岸区，湖心区高于沿岸区（图 ２）． 然而，Ｄｕｎｃａｎ
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检验结果显示，除 Ｊ′存在显著性差异外，抚仙湖 ４ 个区域其他多样性指数均不存在显著性差异（Ｐ＞０ ０５） 
南沿岸区湖水中酵母菌 Ｊ′明显高于北沿岸区（Ｐ＜０ ０５），说明南沿岸区酵母菌分布明显比北沿岸区均匀．

表 ３ 云南抚仙湖湖水不同样点酵母菌多样性指数∗

Ｔａｂ ３ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｙｅａｓｔｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｉｔｅｓ ｆｒｏｍ Ｌａｋｅ Ｆｕｘｉａｎ，Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

样点
物种

丰富度
红色酵母菌总
丰度 ／ （ｃｆｕ ／ Ｌ）

酵母菌总
丰度 ／ （ｃｆｕ ／ Ｌ） Ｈ′ Ｊ′ Ｄ

ＦＷ１ １１ １１１ｃ ２３２ｃ １ ９９ ０ ３７ ０ ８４
ＦＷ２ １５ ５１ｃ １１６ｃ ２ ２８ ０ ４８ ０ ８７
ＦＷ３ １７ ５３ｃ ９９ｃ ２ ２０ ０ ４８ ０ ８２
ＦＷ４ １３ ２６８ｂ ３５８ｂ １ １６ ０ ２０ ０ ４５
ＦＷ５ １１ １１１ｃ ２８３ｂ １ ８８ ０ ３３ ０ ８１
ＦＷ６ ２０ ８８５ａ １０５７ａ ０ ８１ ０ １２ ０ ３１
ＦＷ７ １５ ４６ｃ １１１ｃ ２ １５ ０ ４６ ０ ８２
ＦＷ８ １９ ２０７ｂ ２７６ｂ １ ３０ ０ ２３ ０ ４６
ＦＷ９ ２２ ３０ｃ ９７ｃ ２ ５４ ０ ５６ ０ ９０
ＦＷ１０ １８ ９３ｃ １７８ｃ ２ １３ ０ ４１ ０ ８１
ＦＷ１１ １１ １０ｃ ４４ｃ １ ８５ ０ ４９ ０ ７９

∗用 Ｄｕｎｃａｎ法检验各样点间酵母菌总丰度和红色酵母菌总丰度差异，同一列上标不同小写字母表示样点之间差异达显
著水平（Ｐ＜０ ０５） ．

图 ２ 云南抚仙湖各区域酵母菌和红色酵母菌总丰度（ａ）及酵母菌多样性指数（ｂ）差异性比较

Ｆｉｇ．２ Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｙｅａｓｔ ａｎｄ ｒｅｄ ｙｅａｓｔ ａｂｕｎｄａｎｃｅ（ａ）， ｙｅａｓｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ（ｂ）
ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ Ｌａｋｅ Ｆｕｘｉａｎ，Ｙｕｎｎｎａ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

２ ２ 抚仙湖湖水理化因子与酵母菌多样性相关性分析

２ ２ １ 抚仙湖湖水各区域理化因子差异性分析　 抚仙湖 １１ 个样点湖水 ７ 项理化因子数据如表 ４ 所示  通

过 Ｄｕｎｃａｎ检验法分析各区域湖水理化因子差异性（表 ５）可以看出，各区域电导率、浊度、ＴＰ、ＴＮ 以及总硬

度不存在显著性差异（Ｐ＞０ ０５），湖心区与其他几个区域相比，ｐＨ值存在显著差异（Ｐ＜０ ０５），北沿岸区 ＴＯＣ
浓度显著高于南沿岸区（Ｐ＜０ ０５）
２ ２ ２ 抚仙湖湖水中酵母菌多样性与理化因子相关性分析　 Ｐｅａｒｓｏｎ相关性分析结果显示（表 ６），抚仙湖湖

水中酵母菌物种丰富度与 ７项理化因子之间均不存在显著相关性（Ｐ＞０ ０５），相比而言，物种丰富度与 ＴＮ
浓度的相关性系数较高，为 ０ ４８９ ＴＯＣ浓度与酵母菌总丰度和红色酵母菌总丰度均存在明显的相关性（Ｐ＜
０ ０５），相关性系数分别为 ０ ７２５、０ ７２０，ＴＰ 浓度与酵母菌总丰度以及红色酵母菌总丰度之间的相关性系数

也相对较高，分别为 ０ ３９１、０ ４１９，但不存在显著性差异  相关性分析结果表明，ＴＯＣ 浓度是影响抚仙湖酵

母菌及红色酵母菌总丰度的主要理化因子 
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表 ４ 云南抚仙湖不同样点湖水理化因子

Ｔａｂ ４ Ａｑｕａｔｉｃ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｉｔｅｓ ｉｎ Ｌａｋｅ Ｆｕｘｉａｎ，Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

样点 ｐＨ值
电导率 ／
（μＳ ／ ｃｍ）

浊度 ／
ＮＴＵ

ＴＰ ／
（ｍｇ ／ Ｌ）

ＴＮ ／
（ｍｇ ／ Ｌ）

ＴＯＣ ／
（ｍｇ ／ Ｌ）

总硬度 ／
（ｍｍｏｌ ／ Ｌ）

ＦＷ１ ８ ３ ３４３ ０ １２ ０ ０１４ ０ ８９ ７ １ １ ５９
ＦＷ２ ８ ２ ３２４ ０ ３９ ０ ０２０ ０ ８１ ４ ４ １ ５９
ＦＷ３ ８ ２ ３８４ ０ １１ ０ ０２５ ０ ６８ ２ ６ １ ５５
ＦＷ４ ８ ２ ３４８ ０ １６ ０ ０１４ ０ ９３ ５ ４ １ ５２
ＦＷ５ ８ ４ ３４２ ０ １５ ０ ０１３ １ ０１ １ ９ １ ６１
ＦＷ６ ８ ４ ３４１ ０ ２７ ０ ０２２ ０ ７６ ８ ５ １ ６３
ＦＷ７ ８ ０ ３７５ ０ ２６ ０ ０１１ １ ３８ ０ ９ １ ６１
ＦＷ８ ８ ２ ３５１ ０ １８ ０ ０１４ １ ０１ ２ ９ １ ５９
ＦＷ９ ８ ３ ３６２ ０ １２ ０ ０１３ ３ ３７ ０ ５ １ ６３
ＦＷ１０ ８ ３ ３２２ ０ ５４ ０ ０１０ ０ ７３ ０ ５ １ ５８
ＦＷ１１ ８ ４ ３２１ ０ ２５ ０ ０１０ ０ ７６ １ ７ １ ６３

表 ５ 云南抚仙湖不同区域湖水理化因子∗

Ｔａｂ ５ Ａｑｕａｔｉｃ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｉｎ Ｌａｋｅ Ｆｕｘｉａｎ，Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

区域 ｐＨ值
电导率 ／
（μＳ ／ ｃｍ）

浊度 ／
ＮＴＵ

ＴＰ ／
（ｍｇ ／ Ｌ）

ＴＮ ／
（ｍｇ ／ Ｌ）

ＴＯＣ ／
（ｍｇ ／ Ｌ）

总硬度 ／
（ｍｍｏｌ ／ Ｌ）

湖心区 ８ １５ｂ ３５９ａ ０ ２４ａ ０ ０２ａ ０ ９７ａ ２ ７０ａｂ １ ５９ａ

北沿岸区 ８ ３３ａ ３４４ａ ０ １８ａ ０ ０２ａ ０ ９０ａ ５ ７３ａ １ ５９ａ

南沿岸区 ８ ３３ａ ３３５ａ ０ ３０ａ ０ ０１ａ １ ６２ａ ０ ９０ｂ １ ６１ａ

沿岸区 ８ ３３ａ ３４０ａ ０ ２３ａ ０ ０１ａ １ ２１ａ ３ ２６ａｂ １ ６０ａ

全湖 ８ ２６ ３４７ ０ ２３ ０ ０２ １ １２ ３ ３１ １ ５９

∗用 Ｄｕｎｃａｎ法检验各区域之间酵母菌多样性指数差异，同一列上标不同小写字母表示差异达显著水平（Ｐ＜０ ０５）

表 ６ 云南抚仙湖湖水酵母菌物种丰富度、总丰度与理化因子相关性

Ｔａｂ ６ Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ，ｔｏｔａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｙｅａｓｔ ａｎｄ
ａｑｕａｔｉｃ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ Ｌａｋｅ Ｆｕｘｉａｎ，Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

相关性 ｐＨ值 电导率 浊度 ＴＰ ＴＮ ＴＯＣ 总硬度

物种丰富度 Ｐｅａｒｓｏｎ相关性 －０ ０９５ ０ ２８７ ０ １４１ ０ ２８５ ０ ４８９ －０ １１８ ０ １８２
显著性（双侧） ０ ７８１ ０ ３９３ ０ ６７９ ０ ３９６ ０ １２７ ０ ７２９ ０ ５９３

红色酵母菌总丰度 Ｐｅａｒｓｏｎ相关性 ０ ３２１ －０ ０８９ ０ ０３２ ０ ４１９ －０ ２２４ ０ ７２０∗ ０ １３３
显著性（双侧） ０ ３３６ ０ ７９５ ０ ９２５ ０ １９９ ０ ５０８ ０ ０１３ ０ ６９６

酵母菌总丰度 Ｐｅａｒｓｏｎ相关性 ０ ３６４ －０ １０６ ０ ０１５ ０ ３９１ －０ ２２２ ０ ７２５∗ ０ １４９
显著性（双侧） ０ ２７１ ０ ７５６ ０ ９６６ ０ ２３４ ０ ５１１ ０ ０１２ ０ ６６１

∗表示在 ０ ０５水平（双侧）上显著相关．

２ ２ ３ 抚仙湖酵母菌⁃环境冗余分析　 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析尽管能够显示理化因子与物种之间的相关性，然
而若要直观地反映生物群落随环境条件的变化趋势等，还需要借助多元统计的方法将生物群落进行排序，
本文采用 ＣＡＮＯＣＯ 进行抚仙湖酵母菌与环境相关性分析  首先，利用 ＣＡＮＯＣＯ 进行去趋势对应分析

（ＤＣＡ），所得结果中第 １排序轴的梯度长度值为 １ ９１８，根据 Ｔｅｒ⁃Ｂｒａａｋ 等［２７］的理论，当该值介于 １ ５ ～ ３ ０
时，选择线性模型做冗余分析（ＲＤＡ）或者选择单峰模型做典型对应分析（ＣＣＡ）均合适，进一步分析，认为选

择 ＲＤＡ更合适．
冗余分析排序图可以将样点、物种以及环境因子反映在同一个图上，从而能够直观地反映生物群落组
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成与环境变量之间的关系  先通过自动预选环境变量的方法选出有显著解释性的环境变量［２８］ ，蒙特卡罗置

换检验结果显示 ＴＯＣ为显著性解释变量（Ｐ＜０ ０５） 然后将其他 ６项环境因子分别作为独立变量进行分析，
即将单独解释能力最强的环境变量（ＴＯＣ）标记为协变量，再将其他的候选变量一一作为唯一的主变量引入

分析，结果表明，这 ６项因子都能够拒绝零假设，即皆能解释响应变量，因此将 ６项环境因子均选入模型进行

偏蒙特卡罗置换检验  检验结果表明这 ６项理化因子解释量不存在显著性差异，所以最终确定仅进行显著

性解释变量 ＴＯＣ与酵母菌群落组成的冗余分析（表 ７）

表 ７ 云南抚仙湖湖水酵母菌－ＴＯＣ浓度冗余分析组成

Ｔａｂ ７ ＲＤＡ ｏｆ ｙｅａｓｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ＴＯＣ ｉｎ Ｌａｋｅ Ｆｕｘｉａｎ，Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

排序轴 第 １排序轴 第 ２排序轴 第 ３排序轴 第 ４排序轴

特征值 ０ ４７７ ０ ５１３ ０ ００６ ０ ００１
物种环境相关系数 ０ ６９６ ０ ０ ０
物种累积百分比变化率 ／ ％ ４７ ７ ９９ ０ ９９ ６ ９９ ７
物种环境累积百分比变化率 ／ ％ １００ ０ ０ ０

　 　 第 １排序轴和第 ２排序轴对响应变量即物种数据的解释比例共达 ９９％ ，其中第 １排序轴对响应变量的

解释比例为 ４７ ７％  ＴＯＣ浓度与第 １排序轴相关系数为 ０ ６９６（Ｐ＜０ ０５）  尽管第 ２ 排序轴的解释量大于第

１轴，但蒙特卡罗检验结果显示，不影响第一轴解释量的显著性．

图 ３ 云南抚仙湖湖水酵母菌－ＴＯＣ浓度冗余分析双序图
（ＲＭ：胶红酵母； ＤＨ：汉逊德巴利酵母； ＰＫ：库德毕赤酵母； ＲＳ：斯鲁菲亚红酵母；

ＣＷ： 威氏隐球酵母； ＳＡ： 浅红掷孢酵母；ＣＳ：酱油假丝酵母； ＲＰ： 沼泽生红冬孢酵母；
ＲＧ：粘红酵母； ＲＴ：台湾红酵母； ＳＲ：瑞纳锁掷孢酵母； ＣＦ：浅黄隐球酵母；

数字 １～１１分别表示 ＦＷ１～ＦＷ１１采样点）
Ｔａｂ ３ ＲＤＡ ｏｒｄｉｎａｔｉｏｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｙｅａｓｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ＴＯＣ ｖａｒｉａｂｌｅ ｉｎ Ｌａｋｅ Ｆｕｘｉａｎ，Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

图 ３为抚仙湖酵母菌群落组成与 ＴＯＣ浓度冗余分析双轴排序图，显示沿着第 １ 排序轴正方向，ＴＯＣ 浓

度逐渐增加，不同样点 ＴＯＣ浓度高低状况与表 ４结果一致  可以看出，通过设定物种适合度排除与排序图

的解释参考价值不高的种群后，１２个种群的酵母菌在排序图中被展示出来（图 ３），胶红酵母等 ７ 种酵母菌

之间存在较强的正相关性，粘红酵母等 ４ 种酵母菌之间也存在较强的正相关性；环境变量与物种之间的相

关性在图中通过表示两者射线间的夹角大小得以体现，夹角越小，表示相关性越大，可以看出，ＴＯＣ 浓度与

胶红酵母等 １１种酵母之间存在正相关性，而与沼泽生红冬孢酵母之间则存在负相关性  Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分

析结果显示，ＴＯＣ浓度与胶红酵母、汉逊德巴利酵母、库德毕赤酵母、威氏隐球酵母、斯鲁菲亚红酵母存在明

显的相关性（Ｐ＜０ ０５），相关系数分别为 ０ ６９４、０ ９６１、０ ６３４、０ ６３４、０ ６３４，与沼泽生红冬孢酵母相关系数为
－０ ６９６（Ｐ＜０ ０５） 由此可知，冗余分析排序图与 Ｐｅａｒｓｏｎ相关性分析相一致，说明第 １排序轴能够显著预测



３６６　　 Ｊ． Ｌａｋｅ Ｓｃｉ．（湖泊科学），２０１６，２８（２）

抚仙湖湖水中酵母菌的种群变化规律．

３ 讨论

从云南抚仙湖共获得 ５５３株酵母菌，将其中的 ５５１株鉴定为 ２２属 ５２种和 １个潜在的新分类单元，表明

抚仙湖拥有丰富的酵母菌资源  多样性指数分析结果表明，ＦＷ６样点多样性指数最低，而 ＦＷ９ 样点酵母菌

种类丰富且分布均匀  分析抚仙湖采样点地理位置可以看出，ＦＷ６样点位于禄充渔村旁，距离岸边最近，此
处人为活动频繁，因而容易导致水体中有机物浓度增加，从而使其中酵母菌群落组成与其他样点存在差异，
而 ＦＷ９样点位于南部湖心偏东岸区域，此区域大都为陡峭的岩石湖岸，居民区少，旅游污染程度也比较小，
此处透明度也明显高于其他区域［２９］ ，而透明度与湖泊中 ＴＯＣ 浓度等具有密切关系  抚仙湖酵母菌多样性

指数差异分析显示，北沿岸区物种丰富度较低，但酵母菌总丰度却高于其他 ３ 个区域，另外，南区酵母菌

Ｐｉｅｌｏｕ均匀度指数显著高于北区，究其原因，北区由于滨临澄江坝区，城镇生活污水和农业源污染比较集中，
而且东北部大范围的磷矿开采、西北部严重的水土流失等，都加剧了北部湖区的水质污染［２９］ ，从而导致北沿

岸区某些酵母菌种群丰度增加而影响了此区域酵母菌物种丰富度和均匀度．
云南抚仙湖与云南高原湖泊阳宗海［１１］ 、以及阿根廷高山湖泊［６］酵母菌种群比较结果表明，抚仙湖湖水

中分离到的种群最多，其次为阳宗海的 １３属 ４０种，阿根廷 ５个高山湖泊仅分离到 １２属 ２０种  阿根廷 ５个
高山湖泊海拔（１４００～１７５０ ｍ）尽管与抚仙湖差异不大，分离方法也均采用原位培养法，但是 ２个湖泊仅有 ５
个共有种，包括出芽短梗霉、双倒卵形红冬孢酵母、胶红酵母、斋藤隐球酵母和浅白隐球酵母，显示两者之间

酵母菌群落组成存在较大差异  究其原因，除地理位置及其他环境因子不同外，抚仙湖水体透明度范围为

０ ５～６ ２ ｍ［２９］ ，而 Ｐａｔａｇｏｎｉａｎ高山湖泊中 ３个湖泊水体透明度最低限为 １０ ｍ［６］ ，２个湖泊酵母菌种群差异与

水体透明度之间可能存在一定关联．
抚仙湖与阳宗海［１１］酵母菌分布 １６个共有种，胶红酵母和出芽短梗霉为共有优势种  分布于 ２ 个湖泊

的酵母菌还包括红酵母 ２个种（禾本红酵母和粘红酵母）、隐球酵母 ７个种（威氏隐球酵母、乌兹别克斯坦隐

球酵母、淡黄隐球酵母、乳酪隐球酵母、浅黄隐球酵母、卡恩斯隐球酵母和浅白隐球酵母），另外，异常威克汉

姆酵母、库德毕赤酵母、热带假丝酵母、双倒卵形红冬孢酵母以及玉米汉纳酵母 ５ 个种也均存在于 ２ 个湖泊

中  然而，德巴利酵母、半乳糖霉、地霉、类德酵母、拟威尔酵母属、孢囊线黑粉酵母、线黑粉酵母、白冬孢酵

母、锁掷酵母、掷孢酵母、丝孢酵母、阿顿尼奥酵母等 １２ 种（属）酵母菌却仅在抚仙湖中分离到，说明云南抚

仙湖和阳宗海酵母菌种群组成存在较大差异．
进一步分析发现，阳宗海［１１］中分布毕赤酵母 ５ 种共 ２９ 株，其中库德毕赤酵母有 １７ 株，相对丰度超过

１６％ ，就抚仙湖而言，却仅从 ＴＯＣ 浓度最高的 ＦＷ６ 湖水样点中分离到 １ 株库德毕赤酵母，相对丰度仅为

０ １８％  红冬孢酵母分布情况则显示，阳宗海仅分离到 ２株双倒卵形红冬孢酵母，而抚仙湖湖水中分离到的

红冬孢酵母有 ５种 ２５株，相对丰度达 ４ ５２％  这 ２个种群酵母菌截然不同的分布情况是否受到湖泊中某些

理化因子的影响？ 它们的种群数量差异是否能够反映所处环境的污染程度？ 结合抚仙湖酵母菌－ＴＯＣ 冗余

分析结果（库德毕赤酵母丰度与 ＴＯＣ浓度呈显著正相关；沼泽生红冬孢酵母丰度与 ＴＯＣ 浓度呈显著负相

关），可以推测抚仙湖水质明显好于阳宗海，而 ２个湖泊的水质状况也明确证实了上述推测  云南省第三大

湖泊阳宗海虽然地理位置和海拔与抚仙湖差异不大，且同属于珠江流域南盘江水系［３０］ ，但是由于流域人口

的增加和工农业的发展，阳宗海湖体水质恶化呈现富营养化［３１］ ，而抚仙湖为贫营养型湖泊，是我国为数不多

的保持Ⅰ类水质的大型湖泊［１５］ ．
为更深入探讨酵母菌种群分布对环境状况的预测功能以及理化因子对酵母菌群落组成的影响，本文比

较了毕赤酵母和红冬孢酵母的分布环境  文献显示，红冬孢酵母主要分布于受人为干扰较小的海洋环境、
土壤及植物表面［２３］ ，在冰川［３２］ 、热带太平洋［３３］等也有少量分布，而毕赤酵母则主要存在于有机碳等营养物

质含量丰富的果实［２３］ 、酿酒物（大曲、酒醅、酒渣） ［３４］ 、原料乳和发酵乳制品［３５］中，另外，污泥、土壤及污水样

品［３６］中也有分布，进一步证实抚仙湖的水质明显优于阳宗海  综上所述，云南抚仙湖湖水中酵母菌分布与

ＴＯＣ浓度密切相关；酵母菌群落组成尤其某些对环境因子敏感种类（如毕赤酵母、红冬孢酵母等）的生长繁

殖受理化因子水平的制约且能够在一定程度上反映湖泊受污染程度；尽管抚仙湖相对其他高原湖泊而言，



郭小芳等：云南高原湖泊抚仙湖酵母菌空间分布及其与环境因子的关系 ３６７　　

水质较好，但近年集中在北区东岸（ＦＷ６样点所在的区域）的磷矿开发产业对抚仙湖生态系统和流域环境构

成威胁［３７］ ．
与其他湖泊［１⁃１１，３８⁃４２］酵母菌群落组成比较结果表明，云南抚仙湖含特有酵母菌 １８ 种，包括线黑粉酵母

（虫生线黑粉酵母、指甲线黑粉酵母、花状线黑粉酵母）、红冬孢酵母（河流红冬孢酵母、沼泽生红冬孢酵

母）、隐球酵母（樱桃色隐球酵母、长莓隐球酵母）、红酵母（牧草红酵母、台湾红酵母）、掷孢酵母（浅红掷孢

酵母、法夫掷孢酵母）、丝孢酵母（细长丝孢酵母、串珠丝孢酵母）、木糖假丝酵母、长孢类德酵母、梭形假溢酵

母、瑞纳锁掷孢酵母以及产酶短梗霉，其中子囊菌酵母 １种，担子菌酵母 １６种（占分离担子菌酵母 ４１％ ），类
酵母 １种  １８种酵母菌中，其中 ５种（樱桃色隐球酵母、花状线黑粉酵母、指甲线黑粉酵母、沼泽生红冬孢酵

母以及产酶短梗霉）出现频率均超过 ３０％ ，６种（木糖假丝酵母、虫生线黑粉酵母、花状线黑粉酵母、指甲线

黑粉酵母、沼泽生红冬孢酵母和产酶短梗霉）相对丰度均超过 １％ ，另外，线黑粉酵母、掷孢酵母、丝孢酵母、
假溢酵母以及类德酵母特有种数占抚仙湖分离种数的比例均为 １００％  目前文献［２３］报道的线黑粉酵母和红

冬孢酵母分别为 ５种和 ９种，而从抚仙湖就分别分离得到 ３种和 ５种，比例均超过 ５０％  研究表明，红冬孢

酵母具有产油脂［４３］ 、番茄红素［４４］ 、γ⁃氨基丁酸［４５］以及类胡萝卜素［４６］等活性，除此以外还能够降解废水［４７］ 、
油烟污染物［４８］等，沼泽生红冬孢酵母的生防效果［４９⁃５０］则备受关注  可见，云南抚仙湖富含特殊且极具应用

潜力的酵母菌资源．
高原湖泊具有特殊的地理位置和环境特征，蕴含丰富且独特的微生物资源，然而其脆弱的生态系统极

易受到人为及环境因素的破坏，从而导致其中微生物群落不可逆且快速的演替  尽快系统开展高原湖泊微

生物多样性研究，分离并筛选具有特殊应用价值的生物资源，一方面能够为湖泊生态系统的保护提供理论

依据，另一方面对于开发、保护及利用微生物资源意义显著  近年来，随着人们对湖泊健康的重视，建立了

多种生物指标评价体系，主要生物指标有附着藻类指数、底栖动物多样性指数、鱼类完整性指数等［５１］  笔者

认为深入开展环境因子与酵母菌种群结构相关性研究，从而筛选出对理化因素变化敏感的酵母菌做为环境

污染指示菌，具有一定的研究和应用前景．

４ 结论

云南抚仙湖酵母菌具有丰富的多样性，共分布有 ２２属 ５２种和 １ 个潜在新分类单元的酵母菌；酵母菌－
环境冗余分析显示，云南抚仙湖湖酵母菌群落组成的空间分布与 ＴＯＣ浓度密切相关．
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