
微生物学通报 Jan. 20, 2013, 40(1): 87−97 
Microbiology China © 2013 by Institute of Microbiology, CAS 
tongbao@im.ac.cn                                                  
 

                           

基金项目：国家自然科学基金项目(No. 31225004, U1202231) 
*通讯作者：Tel: 86-25-86882107; : qlwu@niglas.ac.cn  
收稿日期：2012-11-08; 接受日期：2012-11-20 

专论与综述 
 
 

微生物驱动下的碳转换过程与湖泊生态系统结构和过程密切相关，湖泊清水稳定态到浊水稳

定态的剧变对湖泊中有机碳的形成、循环过程及其微生物驱动机制产生影响，并导致湖泊在全球

碳平衡体系中的源/汇功能发生重大变化。 
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草藻型稳态转换对湖泊微生物结构及其 
碳循环功能的影响 
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(中国科学院南京地理与湖泊研究所  江苏 南京  210008) 

 
 

摘  要: 湖泊是地球表层系统中水、土、气等各个圈层相互作用的联结点, 对区域物质如

碳等元素循环具有重要影响。微生物是湖泊等水生态系统中的重要组成部分, 是湖泊等生

态系统中碳等元素物质循环的主要驱动者, 是深入了解湖泊碳循环过程的关键。受人类活

动等影响, 湖泊生态系统, 尤其是浅水湖泊生态系统往往表现出以高等水生植物(草型)为

主要初级生产者的清水稳定态和以浮游藻类(藻型)为主要初级生产者的浊水稳定态, 而

随着湖泊营养负荷和湖泊环境条件的变化, 这两个不同的稳定态之间可以发生转换或者

剧变, 这种剧变不仅影响湖泊生态系统中的微生物结构, 而且对湖泊中有机碳的形成、循

环过程及其微生物驱动机制产生重大影响。本文重点就湖泊生态系统中有机碳的转换与

微生物关系以及草藻型稳定态的转换对微生物结构及其碳循环功能的影响等进行综述, 

进一步分析其中的关键科学问题, 以期为深入了解湖泊生态系统中碳等元素循环的微生

物驱动过程与机制提供帮助。 
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Impacts of regime shift between phytoplankton and  
macrophyte on the microbial community structure  

and its carbon cycling in lakes 
WU Qing-Long*  XING Peng  LI Hua-Bing  ZENG Jin 

(Nanjing Institute of Geography & Limnology, Chinese Academy of Sciences,  
Nanjing, Jiangsu 210008, China) 

Abstract: Lake is one of the major ecosystems on the earth. Lake ecosystems play an important 
role in the nutrient cycling in the regional as well as in the global scale due its connection with 
different interfaces and its functioning as a junction in the catchment. Microbes are key biological 
components of the lake ecosystems and are the major forces driving the cycling of nutrients in-
cluding the carbon. Lake ecosystems particularly in shallow lakes always possess two alternative 
stable states, a turbid state dominated by phytoplankton and a clear state dominated by submersed 
macrophyte. Such a change of alternative states is always related to the loading of nutrients in-
cluding phosphorus and nitrogen as a result of human activities and global change. The shift of al-
ternative states has strong impacts on the ecosystem structure and its function. In this review, we 
focused on responses of microbial community structure under the regime shift between clear state 
and turbid state, and subsequently the change of microbial carbon cycling driven by the microbes 
in lakes. Based on these analyses, we further point out the major research priorities in this direction 
in the future. We hope such a review will be helpful for a better understanding on the carbon cy-
cling and its mechanisms driven by microbes in lakes. 

Keywords: Lake, Regime shift between clear and turbid states, Microbes, Carbon cycling 

湖泊是地球表层系统的一类重要生态系统, 

尽管面积比较小, 但是它汇集了流域尺度上的各

类物质, 经过各种反应后再和其他系统发生联

系, 因此对区域乃至全球尺度上的碳等物质循环

具有重要影响, 而微生物则是驱动湖泊中碳循环

的关键。受人类活动等影响, 湖泊生态系统发生

着强烈的变化, 特别浅水湖泊会出现以藻类为主

要初级生产者的浊水稳定态和以沉水植物为主

要初级生产者的清水稳定态, 本文重点就湖泊生

态系统中草藻型稳定态的转换对微生物结构及

其碳循环功能等进行综述, 进一步探索其中的关

键科学问题, 以期为深入了解湖泊生态系统中碳

等元素循环的微生物驱动过程与机制提供帮助。 

1  湖泊碳循环是全球碳循环重要组
成部分, 对全球变化具有重要影响 

湖泊是地球表层系统中各个圈层相互作用的

联结点, 是陆地水圈的重要组成部分, 在流域尺

度上的各类物质最终汇集在湖泊中, 并发生各类

物理、化学和生物学作用, 这些作用或者过程不

仅对湖泊自身的环境具有显著作用, 而且对区域

的环境生态产生重要影响。 



吴庆龙等: 草藻型稳态转换对湖泊微生物结构及其碳循环功能的影响 89 

 

http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

碳是湖泊等生态系统最重要的生源要素之

一, 湖泊中碳的赋存形态主要包括: 溶解性无机

碳, 也就是通常所说的碳酸盐系统(CO2, CO3
2−, 

HCO3
−, H2CO3)、溶解态有机碳、生物死亡残体颗

粒碳及生物体有机碳等, 而以生物残体和生物体

等为主要形式的颗粒有机碳和溶解态的有机碳

是湖泊有机物的主要组成部分, 是湖泊生态系统

物质和能量储存的主要形式。碳元素的循环和代

谢过程驱动着湖泊生态系统的基本过程, 可以说

碳素循环是湖泊生态系统物质循环和能量流动

的主要载体[1−2]。尽管与海洋相比, 内陆水体, 特

别是湖泊面积相对较小, 然而由于湖泊接纳了来

自流域的各类有机物质, 因此湖泊对流域内的人

类活动引起的碳素流失具有很强的汇集作用; 湖

泊流域内的氮磷等营养元素流失到湖泊中, 可以

促进湖泊的初级生产力, 固定大气中的二氧化

碳; 大量的内源或者外源型有机物在湖泊中经历

了分解、埋藏、循环和输出等过程, 进而影响区

域的碳循环过程。有报道指出, 全球湖沼系统固

定的有机碳相当于海洋固定的有机碳的 50%左

右[2]。最新的研究结果显示, 湖泊生态系统中, 厌

氧条件下有机碳的矿化作用对整个湖泊有机碳

无机化的贡献率为 20%−60%, 其中生成甲烷的

矿化作用占厌氧有机碳矿化作用的 30%−80%, 

而全球湖沼系统中甲烷的排放量被低估了近

35%[3−4]。很明显, 湖泊通过系统内部的生态过程

及其与流域的相互作用, 呈现出极其活跃的碳源

和碳汇等功能, 是全球碳循环的重要组成部分。

因此, 碳循环不仅影响湖泊的生态过程和环境保

护, 而且对全球变化具有重要影响。 

2  微生物是湖泊生态系统主要组成
部分, 是湖泊碳循环的主要驱动者 

微生物是湖泊等水生态系统中的重要组成部

分, 是湖泊等生态系统中碳等元素物质循环的主

要驱动者, 湖泊中有机碳的转化主要依靠细菌等

微生物来驱动。但是由于研究方法和手段的缺乏, 

湖泊中的微生物长期以来被作为一个“黑箱”来看

待。例如, 直到 21 世纪初, 科学家才基本认定淡

水湖泊中的浮游细菌等微生物有其独特的区系

和组成[5], 相对于对湖泊浮游细菌的认识, 对湖

泊沉积物表层栖息的细菌等原核微生物的了解

就更少[6], 且由于绝大多数的细菌等微生物不能

够分离和纯培养, 因此对湖泊微生物结构与功能

的认识是一个空白, 相关的生态学理论几乎没

有。近 10 年来, 随着现代分子生物学等技术的发

展, 湖泊微生物生态学也得到了较快发展, 研究

工作正逐步由描述性的结构分析转变为假说驱

动下的实验和调查研究, 宏基因组学技术、稳定

同位素探针技术等新技术的发展和应用为进一

步深入研究湖泊浮游细菌等微生物对湖泊中有

机碳的形成和转化提供可能。 

2.1  湖泊中溶解性有机碳的来源及其特征 
湖泊等水体生态系统中, 细菌等微生物对溶

解性有机碳(Dissolved organic carbon, DOC)的分

解和利用具有关键作用[7−8]。异养细菌将 DOC 转

化为颗粒有机物(即细菌自身生物量), 当其被微

型食植动物(主要是原生动物中的鞭毛虫和纤毛

虫)摄食后, 再通过桡足类等浮游动物进入传统

食物链。根据湖泊 DOC 的来源可以分为内源和

外源两种类型。初级生产者, 例如藻类和水生植

物, 是湖泊内源 DOC 的主要贡献者, 而外部输入

的溶解性或者颗粒态的有机碳则代表了外部的

碳源。细菌对于主要 DOC 源, 例如内源与外源反

应的差异, 通常根据生态系统类型的不同具有一

定的普遍性。通常情况下, 环境中的 DOC 不论其

来源如何, 化学组成都非常丰富。在不区分内源

和外源的情况下, DOC 库通常可以按照分子量的

不同或者按照微生物的生物可利用性划分为不

同的类群。对于分子量大小的区分是为了便于操
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作[9], 与其生物可利用性不存在必然的联系[10]。另

一方面, 单独考虑生物可利用性的时候, 也可能

并不关注 DOC 分子结构的复杂程度。而且, 即便

是对某些细菌具有可利用价值的 DOC, 可能对

其他的细菌没有任何价值[11]。为了同时考虑到

DOC 的生物可利用性和分子结构的复杂性, 人

们又试图将 DOC 区分为不稳定的(Labile)和顽固

(Recalcitrant)的 DOC[12]。通常情况下, 不稳定的

DOC 结构相对简单, 容易被细菌利用, 而顽固

的 DOC 包括比较复杂的化学结构, 具有比较低

的生物可利用性[12]。但是, 这种宽泛的定义方法

存在问题, 它忽略了各个类别内部的异质性。例

如尽管化学性质存在明显的差异, 但全部的碳

水化合物和蛋白质都被归为不稳定的化合物。因

此, 除了比较细菌对于比较宽泛的类群的响应, 

如不稳定和顽固外, 还需要考虑更为细小的差

别, 细菌可能对 DOC 化学组成的差异产生不同

的响应。 

即便是只考虑一种形式的 DOC 输入(内源或

者外源), 存在或者缺少一种主要的 DOC 源都可

能影响细菌的反应, 就像在湖泊生态系统中藻类

水华过程中观察到的情况。这种情况下, 主要的

DOC 源是来自形成水华的藻类光合作用释放的

物质, 是含碳物质的混合, 如碳水化合物、氨基

酸、蛋白质、有机酸以及维生素[13]。这些物质中

的大部分是不稳定的 DOC, 可以造成细菌群落

在利用这些物质的时候产生竞争。因此, 某些细

菌聚集在藻类上, 这样有助于优先利用这些不稳

定的碳源, 从而导致颗粒附着细菌与浮游细菌的

分化[14−15]。对于光合作用释放物质较容易获得导

致两种细菌类群在功能上也出现分化[16−18]。 

此外, 由于湖泊外源和内源 DOC 物质组成

以及对于湖泊总 DOC 的贡献随时间变化, 无疑

将导致细菌的响应也存在季节性的变化[19−20]。同

时, 细菌对于 DOC 的利用主要基于生理需求, 但

也受到环境因子, 如温度、溶解氧和营养盐浓度

的影响[21−24]。上述因素使得野外条件下对于 DOC

与细菌相互作用的判断更加困难。可见, 在研究

DOC 输入与细菌群落响应关系的时候, 还需要

综合考虑多种环境因子的作用。 

2.2  有机碳的来源与湖泊细菌群落之间具有

密切的关系 
许 多 研 究 报 道 了 异 养 细 菌 生 产 (Bacterial 

production, BP)与颗粒浮游植物生产(Particulate 

phytoplankton production, PPP)之间的正相关关

系, 指示浮游植物产生的物质可以成为细菌生长

所利用的主要物质。此后, 很多研究中也都同步

测定了水体的 PPP 和 BP。Fouilland 和 Mostajir 

(2010)等[25]通过对这些数据的统计分析, 发现在

所有的水体系统, 即便是 PPP 最低的水体, BP 都

有可能大大超过 PPP。多个研究发现在淡水生态

系统中 BP 与 PPP 之间显著的共变化, 可能是由

于在一个封闭的体系中, 细菌对于脉冲的营养输

入存在普遍的反应, 从而导致相似的生产率和时

间上的同步性。但是事实上, 在淡水系统中通过

碳同位素示踪实验显示浮游植物分泌物对于 BP

的直接贡献只有 32%。因此其他碳源对于细菌的

生长可能作用不容忽视。 

陆地来源的碳可能成为生产力不高的湖泊生

态系统中消费者生物质的主要组成部分。但是, 

陆源碳对于湖泊次级生产的支撑作用机制并不

清楚。Berggren 等(2010) [26]通过构建模型的方法, 

对一个面积为 7 km2 的北方湖泊开展研究, 结果

显示陆源输出的溶解性不稳定的低分子量(Low 

molecular weight carbon, LMWC) 物质对于细菌、

原生动物和后生动物的支撑作用分别为 80%、

54%和 23%。细菌利用 LMWC 与利用初级生产

的量纲类似 , 对于细菌的捕食作用 , 有效的将
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LMWC 的碳传递到较高的营养级。 

2.3  亟待进一步利用新技术和方法了解湖泊

碳循环的微生物驱动机制 
不同有机碳的类型不仅与细菌等微生物之间

具有复杂的关系, 而且在有机碳的转化过程中, 

往往有多个步骤和过程, 不同的过程中不同的微

生物会参与其中, 复杂的微生物群落之间往往存

在一定程度的协同作用来完成一些有机质的分

解, 然而这个过程及其调控的环境机制目前研究

得很少。近几年来稳定同位素探针技术等新方法

的应用使得这些复杂过程得以初步揭示[27]。细菌

等在将有机颗粒(碎屑)分解转化为溶解性有机碳, 

并进一步矿化为营养盐供浮游植物利用的同时, 

又可吸收 DOC 合成自身成分, 所形成的细胞颗

粒通过鞭毛虫等的摄食进入上一营养级。在湖泊

等水生生态系统中, 异养细菌与微型异养鞭毛

虫、纤毛虫等可以组成微食物环(Microbial loop), 

微食物环被认为是二十多年来水生态学的重大

发现[28]之一。在蓝藻水华占优势的湖泊生态系统

中, 蓝藻水华携带的巨大物质和能量往往较少经

过经典的食物链向上一个营养级传递, 大量的物

质和能量可能经由异养细菌和微食物环来传递, 

但是目前并不清楚这其中有多少是在微食物环

内循环、有多少是经过牧食被最终传递到经典食

物网中去, 传递的途径和效率及其环境调控机制

几乎一无所知, 亟待利用同位素示踪和宏基因

组学等新技术揭示其中的微生物生态学过程与

机制。 

3  湖泊草藻型稳态转化强烈影响湖
泊中微生物结构及其碳循环过程 

湖泊生态系统, 尤其是浅水湖泊生态系统往

往表现出以高等水生植物(以下简称草型)为主要

初级生产者的清水稳定态和以浮游藻类(以下简

称为藻型)为主要初级生产者的浊水稳定态, 而

随着湖泊营养负荷(水平)和湖泊环境条件的变化, 
这两个不同的稳定态之间可以发生转换或者剧

变[29]。一般认为当营养水平上升到一定程度或者

阈值时, 生态系统就可能发生剧变, 浮游藻类急

剧生长, 高等水生植物逐渐或者迅速消失, 生态

系统从清水态转变成浊水态[30]。这种生态系统的

剧变或者局变不仅影响湖泊生态系统的结构, 而

且对湖泊中有机碳的形成及其循环过程产生重

大影响。 

3.1  不同稳定态的浅水湖泊生态系统中有机

碳的组成明显不同 
在浊水态的生态系统中, 湖泊的初级生产者

主要是浮游藻类, 特别是在富营养化的湖泊中, 

高温季节蓝藻的生物量占浮游藻类生物量的 90%

以上, 其中又以微囊藻为主要的优势种类[31−33], 

是浊水态湖泊生态系统中颗粒有机碳的主要组

成部分。而在清水稳定态的生态系统中, 湖泊的

初级生产者则主要是高等水生植物, 是生物性颗

粒有机碳的主体。在不同稳定态的水体中溶解有

机碳也主要分别来源于这些颗粒有机质的进一

步分解。此外, 不同稳定态的生态系统中, 其来

自于陆地的有机碳的量、组成以及进入到湖泊中

以后的微生物响应等过程将会有较大的区别。 

3.2  浮游藻类和水生高等植物的分解转化速

率、过程、中间产物可能不同 
浮游藻类和大型水生维管束植物在其有机质

的结构与组成方面有显著不同, 它们在湖泊生态

系统中的进一步分解过程可能不尽一致, 例如大

型水生维管束植物的纤维组织结构往往使得它

们的分解速率相对较慢, 太湖常见的高等水生植

物一年的分解量只有其生物量的 20%左右[34]; 在

从植物残体转化成溶解有机碳的过程中往往需

要碎食者、真菌等更多地生物等参与其中; 转化

形成溶解有机碳的组成中往往会有相当部分不

宜被微生物分解利用的组分, 例如腐殖酸等 [1]; 
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而浮游藻类在自然水体中则可以较快地转化成

溶解有机碳, 其中的大部分是易生物降解的, 并

进一步被微生物等利用形成二氧化碳或者甲烷

等终端产物[2], 有些溶解有机碳也可以被浮游藻

类等直接利用, 从而重新参与湖泊水体中的物质

与能量循环。总体上, 以浮游藻类形式固定的有

机碳的循环速率较快, 根据高光等在太湖的研究

发现, 夏季水温在 30 °C−35 °C 情况下, 以微囊

藻水华为核心组成的有机集聚体的矿化过程只

有 10 h 左右。这种结构和组成上的差异往往导致

它们在湖泊生态系统中的分解过程、中间产物、

循环的速率等上面发生显著变化, 并产生不同的

生态学效应。 

3.3  在不同稳定态的浅水湖泊生态系统中有

机碳的矿化途径和最终产物有较大变化 
在浅水湖泊中, 随着富营养化的加剧, 当浮

游藻类异常增殖形成水华, 水体中生物性颗粒有

机碳含量显著增加, 活动性的生物碳库储量增

大, 但是甲烷矿化却有可能成为藻源性有机碳矿

化的主要途径。湖泊环境中有机物的厌氧分解是

甲烷产生的物质基础, 而湖泊环境中溶氧条件是

决定有机物分解途径和产物生成的主导因素。频

繁暴发的藻类水华, 极易造成局部湖区出现缺氧

甚至厌氧条件。首先, 藻类水华的遮蔽作用极易

造成水-沉积物界面形成缺氧的分解环境。浅水湖

泊的水-沉积物界面被认为是有机碳汇集场所, 

而且研究显示水-沉积物界面的呼吸作用一般占

到湖泊总呼吸量的 50%以上[35]。然而, 该界面处

的分解强度取决于有机物含量、含氧量、温度和

电子供体种类等条件。因此, 水华覆盖的区域, 

水-沉积物界面的呼吸分解作用增强。其次, 藻类

水华暴发后在水面堆积, 也将导致覆盖层下方

水柱中溶氧迅速耗尽, 出现水体缺氧的环境条

件[36−39]。再次, 水华容易被湖滨岸带的挺水植物

丛捕获, 而且很难再被释放出来, 可能更加剧了

岸带浅水区甲烷的释放量[40]。藻类水华形成后, 

在上浮、漂移和堆积过程中, 不仅容易造成湖体

局部区域的缺氧(环境条件), 而且由于藻类富含

有机质(物质基础), 更进一步增加了甲烷释放的

风险。水华暴发后, 藻源性有机碳在多位点的厌

氧分解, 将极大的增加湖泊原有温室气体甲烷的

释放量[40]。 

而在以高等水生植物为主的浅水湖泊生态系

统中, 以水生植物为载体的有机碳最终可能以沉

积输出为主, 二氧化碳矿化过程为辅, 直接的甲

烷矿化的比例则可能很低。根据李文朝等在滇

池、星云湖和太湖的研究, 高等水生植物通过有

机质分解和微生物矿化的生物量较低, 大量的水

生植物如果不通过人工收割作为湖区池塘养殖

的饲料, 绝大部分将沉积在湖底[34], 最终作为泥

炭等埋藏在湖底。但是这些埋藏的有机质如何在

微生物的作用下进一步的发生转化则不得而知。

最近, Bastviken 等通过观测发现, 在一定的条件

下这些埋藏的物质还是有可能进一步转化成甲

烷等温室气体释放到大气中[4]。 

3.4  在不同稳定态的浅水湖泊生态系统中参

与有机质分解的微生物群落(浮游细菌和底栖

细菌)组成可能不尽相同 
众所周知微生物是参与有机物质分解的主要

生物类群, 异养细菌是湖泊生态系统中的主要分

解者, 主要包括浮游和附生细菌等, 有研究表明

随着蓝藻水华的发展, 浮游和附生细菌的数量和

结构发生着剧烈的变化, 显示它们与蓝藻水华之

间具有密切的关系[41−43]。大存量的蓝藻水华生物

量为异养细菌的生长提供了丰富有机碳源, 前期

研究显示蓝藻水华群体作为载体也可能有助于

许多病原微生物的滋生, 而在微囊藻占优势的湖

泊中放线菌门的浮游细菌往往具有数量上的优

势[37]。在以水生高等植物为主体的湖泊生态系统

中其浮游细菌等微生物的结构与浮游藻类等占
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优势的湖泊(湖区)显著不同[44], 在高等水生植物

为主的湖泊中, 属于 Beta 变形菌门的细菌占有优

势[45], 不同类型的水生高等植物其伴生的细菌群

落结构也有所不同[46], 这种结构上的差异表明在

不同稳定态的浅水湖泊生态系统中参与有机质

分解的浮游细菌群落组成不同。Xing 等在研究微

囊藻生物质于厌氧状态下的转化过程时发现了

大量的新的未知梭菌类群参与其中[36], 显示针对

不同来源的有机物质, 其分解参与的细菌等组成

可能会有较大变化。 

湖泊稳态型(草型与藻型)的转化也可能使湖

泊底栖细菌发生变化。底栖细菌是影响沉积物中

活性化学反应的主要因素之一[47]。沉积物中多种

固体矿物的溶解与形成均与底栖细菌的代谢有

关。底栖细菌是水体沉积物中最大的异养生产

力[48], 底栖细菌生长所需碳源要远远大于沉积物

中所含的有机碳, 浮游藻类及大型植物也成为底

栖细菌碳源的重要部分, 其数量和质量是影响底

栖群落结构和代谢的重要因素之一[49], Van Duyl

和 Kop (1994)[50]曾经提出温度和碳源是底栖细菌

群落变化的最重要的因素。湖泊草型和藻型之间

的稳态转换极有可能导致沉降到沉积物表面的

有机颗粒数量与质量的变化, 并可能引起底栖群

落结构和代谢功能的改变。 

Jones 等(2003)[51]通过同位素示踪, 直接证明

了底栖细菌可利用大型沉水植物的碳源进行代

谢。草型湖区中, 藻类碳源相对较少, 死亡的根、

茎、叶以及根部分泌物构成了底栖细菌的碳源[52]。

一般认为在沉水植物占优势的水域, 底栖微生物

过程与沉水植物生产力相偶联。Boschker 等

(1999)[53]的研究表明, 沉水植物碳源对底栖细菌

的影响取决于藻类碳源的数量: 在藻类沉降速度

快的地方, 藻类碳源成为细菌的主要碳源, 底栖

细菌与沉水植物相关性较小; 而沉水植物优势区

域, 底栖细菌与沉水植物有很高相关性。有研究

表明, 在浮游藻类占优势的湖泊, 藻类碎屑大量

迅速的沉积成为底栖系统的主要有机物(碳)来源, 

蓝藻碳源的输入能即时激活底栖细菌的活性, 提

高其异养生产力[54]。Franco 等(2007)[55]的研究进

一步证明, 浮游藻类碳源的堆积不仅仅造成其细

菌生物量的变化, 还将带来细菌种群结构的变

化。不同的细菌群落对不同类型的有机碳来源的

利用效率和机制可能会有所不同。 

3.5  在不同稳定态的浅水湖泊生态系统中湖

泊环境条件发生重大变化, 一些环境因素的变

化会对有机质的循环过程产生重大影响 
随着湖泊富营养化的加剧, 在以浮游藻类占

优势的浊水型系统中, 湖泊中的溶解氧会发生剧

烈的变化, 尽管光照条件下的藻类光合可以保持

水体中有较高的溶解氧含量, 但是在夜间强烈呼

吸作用会导致近沉积物水域的缺氧区[56]; 在大型

浅水湖泊中, 在风场和流场的作用下藻类或者藻

类水华往往可以在局部区域堆集, 在这些富含藻

类有机质的区域往往水体的呼吸作用大于光合

作用, 水体特别容易形成缺氧[36]; 而在水生高等

植物占优势的湖泊系统中, 水体中或者表层沉积

物中的溶解氧浓度较高, 很少出现缺氧的环境条

件。众所周知, 氧的胁迫是影响微生物的功能基

因表达的重要因素之一, 水体中氧的剧烈变化, 

势必对参与有机质分解的微生物的功能产生重

要影响, 这进而会影响相应的微生物地球化学

过程。 

不同稳定态系统中的另外一个可能影响微生

物碳循环过程的因子是水体中的 pH 变化, 在以

浮游藻类占优势的浊水型系统中, 水体中的 pH

呈现强烈的变化, 其变化的幅度一般在 7−11 之

间, 在缺氧的藻类堆集分解区域 pH 甚至可以降

到 6.5 左右[36], 而在草型为主的清水型系统中, 

pH 变化幅度较小, 总体上在 8−9 之间, pH 的强烈

变化也容易对微生物产生胁迫, 影响微生物功能
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基因表达, 因此有可能对有机物分解和转化过程

产生重要影响。 

在不同稳定态的浅水湖泊生态系统中水下光

照强度和光谱的组成具有显著差别[57], 在富营养

化湖泊中藻类尤其是蓝藻的急剧生长往往导致

水华的形成, 水体透明度显著下降, 水下的光照

强度很低; 而在高等水生植物为主的清水态系统

中, 水体透明度较高, 在浅水湖泊中, 多数光可

以透射到水底层。光是促进水体中有机碳特别是

溶解有机碳的转化的重要因素, 许多溶解有机碳

首先经由光催化降解, 再进一步被微生物分解转

化[2], 其中的紫外光影响较为强烈, 不同稳定态

的浅水湖泊生态系统中水下光场的变化极有可

能是影响湖泊中有机碳分解转化的另外一个重

要因素。而在高原或者高纬度地区具有较高的紫

外辐射强度, 因此水下光场的变化对有机碳的分

解和微生物利用的影响在高原和高纬度湖泊将

更加深远[57]。 

4  新技术的应用将有助于进一步揭
示湖泊中复杂的微生物结构及其在复
杂有机碳转换过程中的作用及其机制 

藻/草源性有机碳的分解和转化是有多种微

生物参与的有机碳转化的复杂反应过程, 需要引

入先进的研究手段。传统的基于原核微生物 16S 

rRNA 基 因 的 分 子 指 纹 图 谱 如 PCR-DGGE, 

PCR-TRFLP 和克隆与测序分析只能获得微生物

群落动态变化和种类组成的信息, 无法得到分解

过程中关键微生物功能群信息[58]。稳定同位素探

针技术, 是利用稳定同位素示踪复杂环境中的微

生物核酸 DNA/RNA, 可以实现在分子水平上鉴

定生态系统重要过程的微生物驱动者[59−61]。将稳

定同位素核酸探针技术与目前已有的分子指纹

图谱技术相结合, 可以为深入研究湖泊微生物生

物多样性、生理生化过程及机理提供有力的技术

保障。而且, 通过被同位素标记化合物的分析, 

还可以开展代谢过程物质化学计量研究, 估算藻/

草源性有机碳转化成温室气体的效率和释放通

量[62−64]。将稳定同位素核酸探针技术和高通量的

测序技术相结合, 可以较好地揭示在藻/草源性

有机碳的分解和转化的不同阶段有哪些微生物参

与, 也可以了解这些微生物之间的营养关系[61]。 

5  研究展望 

湖泊草/藻稳态转化将影响湖泊中微生物碳

循环, 并产生显著的湖泊生态环境效应, 首先是

不同来源(藻源和高等水生植物源)有机质的分解

产物和速率及参与的微生物群落结构不同; 其次

是环境条件的变化会影响有机质分解过程及其

与关键微生物群落的偶联关系; 最后是湖泊生态

系统向草型向藻型的稳态转换会最终导致湖泊

的碳汇功能减弱。但是, 在不同稳定态系统转换

过程中, 这些有机质的分解过程、中间产物、产

生的途径、参与的微生物群落结构及其营养关系

以及相应的环境调控机理尚不清楚, 迫切需要进

一步了解: (1) 湖泊稳态转换下不同来源(草/藻来

源)有机质降解过程中产物、分解速率和循环过

程; (2) 湖泊稳态转换下不同来源(草/藻来源)有

机质降解过程中关键微生物群落结构及其与有

机质降解偶联关系; (3) 湖泊稳态转换下环境因

子变化对关键微生物群落结构和功能的影响 ; 

(4) 微生物碳在微食物环与经典食物网之间的传

递途径、效率和机制; (5) 湖泊的稳态转换是否导

致湖泊的碳汇功能发生变化。总体上, 围绕湖泊

稳态转化情况下的有机碳来源(草/藻来源)以及湖

泊环境因子的变化对有机碳分解、循环过程和相

应的微生物学机制的影响, 开展深入的比较研

究, 揭示湖泊稳态转化导致的湖泊微生物碳循环

过程的变化及其机制, 深入了解湖泊生态系统中
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碳等元素循环的微生物驱动过程与机制, 进而加

深了解湖泊稳态转换的生态环境效应。 
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