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1　 2：ª¤KL�<äÏ~*ÍO�rLSXZù¬�[\�，Ýþ]^_OLSZùX[\�`�a
2k。,K，�IJ:;EäÏ~Â"°zXbc¯°[\�Zù�rLSqdeIcfgh。ï,，I
c¯°>Ù7²³äÏ~O�rLSXZù。6ð，iª¥�X«^KL�4。�ùjLS]kUx;、
１６Ｓ ｒＲＮＡNïCD[\d«^=l¸~，KLk.P�Qði ６ IJu（m/、./J、n|J、o/ １、o
/ ２、�apJ）TU~EN"��LS¯kU»^v��� 9IcX³�^´。�ù ７ Ñ��¥=Xj
LS（@qr、sqr、tuqr、vqr、wxy、z{|、|_}Nq）+,kU~[。��� １０ I»^[
¥�X ７５ _]kU^_，¢�[�" γ －x�^�Xuj�^�（Ａｅｒｏｍｏｎａｓ）、Ij�^�（Ｈａｌｏｍｏｎａｓ）、�
��^�（Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａ）、�j�^�（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、�á�j�^�（Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ）、�^�（Ｖｉｂｒｉｏ），β
－x�^�X��j�^�（Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ）q����^�X���^�（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）、ä��^�（Ｅｘｉｇ
ｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）d�ËY^�（Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ）。 E，Ij�^�^_¯ZùKLE�ùXM�LS¥=，�2
ë¥»^¬���Laí��，̄ °���9k.P�QðiJuL�:<=。KL¹ÓM�]^_O�
�L3�cLSXZù¬�[\�，��QIcÏ�，�ì^_áµZù^Ó�¼�CXLS。�5，Ic
��²³Q]kU»^*Ív��，ð��²³Q»^OLS¥=X[\。
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Mêë（+{ï、Ú�Û²）Ïl[¢D9
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:，,h�I«（$）%WX��［２３］，%D$¶
ÐÑ ０． １ ～ ４２６． ３ ｇ ／ Ｌ［２４］。Ö·，6���%D
�Z�.���qk3%Û¡，GH,Jh%
Dy&'þB�é¹ïMaÏ$¶[OU [
¯Ç¨J。u>�r6���r~ ６ �¨©$
¶%D（á7、67%、âë%、ã7 １、ã7 ２
�}÷ù%）[^Z���，J¹,-lm2
v=¬z[Ô'}í[ã��（�³)、(³
)、Áä³)、å³)、æçè、é¬ë�2Òê
.³）ÀÁþB�×ïM�|R�íZ¢£，
ì&'þB�¸�|úrïMé¹[äåEa
ÏL$¶[U 。

１　 abLEÍ

１． １　 Í2Ï±Î�~

Ｂｉｏ － Ｒａｄ Ｔ１００ＴＭ ＰＣＲ º（Ñ* Ｂｉｏ －
Ｒａｄ）；Ｂｉｏ － Ｒａｄ ＧｅｌＤｏｃ ＸＲ ëè]Hº（Ñ*
Ｂｉｏ － Ｒａｄ）；ë+nＴＭ�� ＤＮＡB­_�¼（2
*ë+n）；ìÛÅ ＳＸ７１１ ｐＨ ¯（I7q­º
#）� ＩＣＳ ６００ �Z[@Ëº（Ñ* Ｔｈｅｒｍｏ
Ｆｉｓｈｉｅｒ）。

１ ２　 wx��µÐÑ

u>8J¹[�|��k,� ２０１３ ( ９
)z677I��[ ６ �%D（á7、67%、
âë%、ã7 １、ã7 ２ �}÷ù%）̂ Z�。
����J¹G�/míj­%D#Ó^Z�
í#� ５０ ｍＬG�Z»�2。%D�ðk�J
¹ ０． ２２ μｍ F¸ìï³î½（i* Ｗｈａｔｍａｎ）
Ï�ì¥��V，¹�ï、yZ[Î¶í\。

１． ３　 {;ef��

%D ｐＨ�¹ìÛÅ ＳＸ７１１ ｐＨ¯（I7q
­º#）�ð³x。%Dk�í�2*JK­
4（hð）JKþB�¢£¤，J¹ ＩＣＳ ６００ �
Z[@Ëº（Ñ* Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｉｅｒ）³xCDï
yZ[（Ｆ －、Ｃｌ －、ＮＯ －２ 、ＳＯ

２ －
４ 、Ｂｒ

－、ＮＯ －３ 、ＰＯ
３ －
４ 、

Ｎａ ＋、Ｋ ＋、Ｍｇ２ ＋、Ｃａ２ ＋）Î¶，Ê}^CDZ[Î

¶ñ��G%D$¶。

１ ４　 ôîïõ�êë^íöN÷ø;

¨©，no¤I³_¿Â[%kïyZ[Î
¶，féq�%k；élþ7êëDV，]í{
�。（ＮＨ４）２ＳＯ４ ２． ６４ ｇ，ＫＨ２ＰＯ４ ２． ３８ ｇ，
Ｋ２ＨＰＯ４ ５． ６５ ｇ，ＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ １ ｇ，ＣｕＳＯ４·５Ｈ２Ｏ
０． ００６ ４ ｇ，ＦｅＳＯ４·７Ｈ２Ｏ ０． ００１ １ ｇ，ＭｎＣｌ２·４Ｈ２Ｏ
０． ００７ ９ ｇ，ＺｎＳＯ４·７Ｈ２Ｏ ０． ００１ ５ ｇ。ë|１ Ｌq
�%kDR}¹ Ｔｒｉｓｂａｓｅ f ｐＨ �rO[%D
ｐＨÒ，í#}�Æ�¦·�；̈ ©k�[ïMÜ
é¬ëDV�¹�Æ�¦·��¹·，ÏR ６ '
ïM（�³)、(³)、Áä³)、å³)、æç
è�2Òê.³）ò¬DVJ¹ ０ ２２ μｍ F¸
ìï³î½（i* Ｗｈａｔｍａｎ）Ï�Ü��¹。
-}，z È��'2，íÓ^¨©ïMDVí
Óë|ÿrOq�%k，JïMóÎ¶G
０ ８％，è�]ùúZG １００ ｍＬ [q�%kV
úR��|.。Ê}，íÓ¬­ ６ �%D^Z
�Û ５ ｇë|ÿIÖôëg¨©ïM[q�%
kR��|.，１６０ ｒ ／ ｍｉｎ，１５ ℃�|７２ ｈ。R
��|¥]}，¹G�q�%k^R��|V
�¶06 １０３、１０４� １０５©，íÓ­ １００ μＬIÖ
06VõÔ�×ïM�ú�|.I，�１５ ℃ö
Æ�|È2÷l�| ７２ ｈ，�|#���１２ ｈ
hLÏB1àá。w­ø@、¶á、­}²øù
Û¨Ù©[×��Üx�rO[×ïMñ¸�
ú�|.I，ìzÙ©z:��|。

１ ５　 øêëíö»ùúÞ^³;N�

¸�|�ÝJ¹ ＡｎｔＧｅｎｅ ＤＮＡ B­_�
¼B­ù ＤＮＡ，8ã½�i(�J¹95¾。
J¹��Î¹9� ２７Ｆ：５’－ ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣ
ＣＴＧＧＣＴＣＡＧ －３’L １４９２Ｒ：５’－ ＴＡＣＧＧＣＴＡＣ
ＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ － ３’r�Ý[ １６Ｓ ｒＲＮＡ .
GÀÁáê，ＰＣＲ øOz:(°ÙU>­［２５］。

ＰＣＲáêÂ�; １％ù�èëè©À¤³，ì
J¹ ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ（Ñ* Ａｘｙ
ｇｅｎ）_�¼¸P!¥。Ê}，̂ ＰＣＲ Â�í�
³ÄÀÁ，J¹9� ２７ＦÀÁ³Ä。Ö·，³Ä
8ÂÄu; ＢｉｏＥｄｉｔ Í:［２６］ÎT}，J¹ ＤＯ
ＴＵＲÍ:［２７］r8ÂÄu< ９７％[ÄuÙòE

３９
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}íík½�×ê（ＯＴＵ）［２８］。-}，�� ＯＴＵ
ä­!�s#EÄu，� ＧｅｎＢａｎｋ（ｈｔｔｐ：／ ／
ｗｗｗ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ）´o}2ÀÁ+r，
©;ä­©MÙòEÊ�[(°Äu。Ê}，
ÒìIÖs#EÄu�(°ÄuJ¹B�4Í
: ＭＥＧＡ５． ２［２９］D£kxv ¡��¨。

１． ６　 ＤＮＡßàá ＧｅｎｅＢａｎｋLâãP

u&'8ÂÄui`Bw� ＧｅｎｅＢａｎｋ ´

o}2，Ïf÷G ＫＵ３５３５６４ ～ ＫＵ３５３５７６。

２　 ÑtLí\

２． １　 9:;<ef��çè

��[ ６ �%D ｐＨ ÐÑG ８． ０ ～ ９． ０，$
¶ÐÑG １． ２ ～ ７２． １ ｇ ／ Ｌ，CDZ[Î¶{# １
89。

d １　 ��v­®aJNP4(´
Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ａｎｄ Ｇｅｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｌａｋｅ ｗａｔｅｒ

��v­® á　 7 67% âë% ã7 １ ã7 ２ }÷ù%
%«Z ／ ｋｍ２ ５． ０ ４ ４００． ０ １６５． ９ ４７． ２ ３５． ０ ７１． ５

ＧＰＳðv（Ｎ ／ Ｅ）
３６°３４． １′ ／
１００°４４． ３′

３６°３８． ０′ ／
１００°６． ９′

３７°１１． ６′ ／
９６°５３． ３′

３６°５８． １′ ／
１００°３５． ９′

３７°７． ８′ ／
９７°４６． ９′

３７°２８． ８′ ／
９５°２６． ２′

ｐＨ ８． ５ ９． ０ ８． ０ ８． ５ ８． ０ ８． ０
$¶ ／（ｇ·Ｌ －１） １． ２ ９． ７ ２３． ５ ２６． ４ ７０． ５ ７２． １
Ｎａ ＋ ／（ｍｇ·Ｌ －１） １６０． ４ ２ ３９９． ８ ５ ４４６． ８ ６ ９６１． ９ １８ ３１１． ９ ２０ ８４０． ９
Ｋ ＋ ／（ｍｇ·Ｌ －１） １１． ４ １２８． ８ １９８． ２ ４５２ ４１６． ６ ５１５． ９
Ｍｇ２ ＋ ／（ｍｇ·Ｌ －１） ７４． １ ６５６． １ １ ８３９． ４ １ ３６１． ７ ３ ７３６． ３ １ ７８１． ７
Ｃａ２ ＋ ／（ｍｇ·Ｌ －１） １３． ９ ２４． ８ ４６． ３ ３４． ８ ４３２． ３ ６０９． ４
Ｃｌ － ／（ｍｇ·Ｌ －１） ４４５． ４ ４ ５７５ １０ ２４０． ２ １２ ５３９ ３７ ７１７． ８ ３３ ９３９． １
ＳＯ２ －４ ／（ｍｇ·Ｌ

－１） １８７． ７ １ ６８１． ６ ５ ３９３． ４ ７９． ２ ９ ７３９． ６ １４ ２５４． ９

d ２　 ＯＴＵs#EÄuz ＧｅｎＢａｎｋ2[+rÑt
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｉｎ ＧｅｎＢａｎｋ ｏｆ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｅａｃｈ ＯＴＵ

Ùò�Ý ÙòE íkJð
ＯＴＵ１

（ＫＵ３５３５６４）
Ａｅｒｏｍｏｎａｓ ｅｎｃｈｅｌｅｉａ，
ＮＲ＿１１８０４２ ９９％ Ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；Ａｅｒｏｍｏｎａｄ

ａｌｅｓ；Ａｅｒｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ；Ａｅｒｏｍｏｎａｓ
ＯＴＵ２

（ＫＵ３５３５６５）
Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａ ｐｕｔｒｅｆａｃｉｅｎｓ，
ＫＣ６０７５２７ ９９％ Ｂａｃｔｅｒｉａ； Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ； Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ； Ａｌｔｅｒｏ

ｍｏｎａｄａｌｅｓ；Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａｃｅａｅ；Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａ
ＯＴＵ３

（ＫＵ３５３５６６）
Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ ｈｏｒｔｅｎｓｉｓ，
ＮＲ＿０４２８１９ ９９％ Ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；Ｒｈｏｄｏｃｙｃｌａｌｅｓ；

Ｒｈｏｄｏｃｙｃｌａｃｅａｅ；Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ
ＯＴＵ４

（ＫＵ３５３５６７）
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ａｎｇｕｉｌｌｉｓｅｐｔｉｃａ，
ＤＱ２９８０２６ ９９％ Ｂａｃｔｅｒｉａ； Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ； Ｐｓｅｕｄｏ

ｍｏｎａｄａｌｅｓ；Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ；Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ
ＯＴＵ５

（ＫＵ３５３５６８）
Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ ｒｉｆｉｅｔｏｅｎｓｉｓ，
ＪＱ６８４２３２ ９９％ Ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ；Ｂａｃｉｌｌｉ；Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓ；Ｐｌａｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ；

Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ
ＯＴＵ６

（ＫＵ３５３５６９）
Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ａｕｒａｎｔｉａ
ｃｕｍ，ＫＪ４０１０６８ １００％ Ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ；Ｂａｃｉｌｌｉ；Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓ；Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓ Ｆａｍｉｌｙ

ＸＩＩ． Ｉｎｃｅｒｔａｅ Ｓｅｄｉｓ；Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ
ＯＴＵ７

（ＫＵ３５３５７０）
Ｖｉｂｒｉｏ ｍｅｔｓｃｈｎｉｋｏｖｉｉ，
ＫＪ４０１０６９ １００％ Ｂａｃｔｅｒｉａ； Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ； Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ； Ｖｉｂｒｉｏｎ

ａｌｅｓ；Ｖｉｂｒｉｏｎａｃｅａｅ；Ｖｉｂｒｉｏ
ＯＴＵ８

（ＫＵ３５３５７１）
Ｈａｌｏｍｏｎａｓ ｂｏｌｉｖｉｅｎｓｉｓ，
ＫＣ６８９８０８ ９９％ Ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；Ｏｃｅａｎｏｓｐｉ

ｒｉｌｌａｌｅｓ；Ｈａｌｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ；Ｈａｌｏｍｏｎａｓ
ＯＴＵ９

（ＫＵ３５３５７２）
Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ ｔｅｔｒａｏｄｏ
ｎｉｓ，ＨＭ１３０９１９ ９９％ Ｂａｃｔｅｒｉａ； Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ； Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ； Ａｌｔｅｒｏ

ｍｏｎａｄａｌｅｓ；Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ；Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ
ＯＴＵ１０

（ＫＵ３５３５７３）
Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ ｈａｌｏｐｌａｎｋ
ｔｉｓ，ＤＱ５３７５１７ ９９％ Ｂａｃｔｅｒｉａ； Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ； Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ； Ａｌｔｅｒｏ

ｍｏｎａｄａｌｅｓ；Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ；Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ
ＯＴＵ１１

（ＫＵ３５３５７４）
Ｖｉｂｒｉｏ ａｌｇｉｎｏｌｙｔｉｃｕｓ
ＫＣ９５４１６９ ９９％ Ｂａｃｔｅｒｉａ； Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ； Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ； Ｖｉｂｒｉｏｎ

ａｌｅｓ；Ｖｉｂｒｉｏｎａｃｅａｅ；Ｖｉｂｒｉｏ
ＯＴＵ１２

（ＫＵ３５３５７５） Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｐｕｍｉｌｕｓ，ＫＦ０４９１２４ １００％ Ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ；Ｂａｃｉｌｌｉ；Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓ；Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ；Ｂａ
ｃｉｌｌｕｓ

ＯＴＵ１３
（ＫＵ３５３５７６）

Ｈａｌｏｍｏｎａｓ ｖｅｎｔｏｓａｅ，
ＡＢ６１７５４４ １００％ Ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；Ｏｃｅａｎｏｓｐｉ

ｒｉｌｌａｌｅｓ；Ｈａｌｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ；Ｈａｌｏｍｏｎａｓ
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２． ２　 øêëíöòw®

¹¨©ïMR��|}，�íZÂÿ ７５ Ý
¸�|�Ý，J¹ ＤＯＴＵＲ Í:r8Â�Ý
１６Ｓ ｒＲＮＡ.GÄu< ９７％ [ÙòE}í
ＯＴＵ［２８］}，�Âÿ １３ � ＯＴＵ （ＯＴＵ１ － １３），í
m�ú×û�m（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、Ä×û�m
（Ａｅｒｏｍｏｎａｓ）、Øüý�m（Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａ）、Éþ×
û�m（Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ）、0%N�m（Ｐｌａｎｏｃｏｃ
ｃｕｓ）、$×û�m（Ｈａｌｏｍｏｎａｓ）、þ}Ì�m
（Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、ÿ�m（Ｖｉｂｒｉｏ）、úwx×
û�m（Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ）、!·Ì�m（Ｂａｃｉｌ

ｌｕｓ）� １０ �m，T# ２、# ３ �ï １。�«（$）
% ^ Z � í Z ¿ Â ­ 7 $ × û � m
（Ｈａｌｏｍｏｎａｓ）�Ý（Mù�Ý´[ ４４％）。Ö
·，ìkí\<9，"k%D（á7）�«（$）
%（67%、âë%、ã7 １、ã7 ２ �}÷ù
%）v�|��k�±ã<ô®¯（ï ２）。+
{，«（$）%CDj0%N�m（Ｐｌａｎｏｃｏｃ
ｃｕｓ）、$×û�m（Ｈａｌｏｍｏｎａｓ）、ÿ�m（Ｖｉｂｒｉｏ）
�úwx×û�m（Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ）�ÝG
C；�"k%DOCDjÄ×û�m（Ａｅｒｏ
ｍｏｎａｓ）、Øüý�m（Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａ）�Éþ×û
�m（Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ）�ÝGC（# ３）。

d ３　 íZ¿Â¸�Ý[ík4Jð
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔａｘｏｎｏｍｙ ｏｆ ｓｔｒａｉｎｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｌａｋｅ ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

%　 D ík4Jð
á　 7 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ（１）、Ａｅｒｏｍｏｎａｓ （６）、Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａ （５）、Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ （１）

67%
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ （３）、Ｈａｌｏｍｏｎａｓ （４）、Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ （２）、Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ
（２）、Ｖｉｂｒｉｏ （３）、Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ （４）

âë% Ｈａｌｏｍｏｎａｓ （３）、Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ （１）
ã7 １ Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ （３）、Ｈａｌｏｍｏｎａｓ （１２）、Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ （１）、Ｖｉｂｒｉｏ （１）
ã7 ２ Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ（１）、Ｈａｌｏｍｏｎａｓ （３）、Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ （１）、Ｖｉｂｒｉｏ （３）

}÷ù% Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ （３）、Ｈａｌｏｍｏｎａｓ （１１）、Ｂａｃｉｌｌｕｓ （１）

　 　 　 Î÷2[´¹#9m�,m[�Ý'k´

２． ３　 øíöîïûü®

u� ¢ £ í Z 8 Â [ $ × û � m
（Ｈａｌｏｍｏｎａｓ）�ÝzÜ"k·[¨©$¶�，v
é¹¢£�¹[8ã ７ 'ïM；0%N�m
（Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ）�ÿ�m（Ｖｉｂｒｉｏ）�Ývé¹ ６
'ïM；ú×û�m（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）�Øüý�
m（Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａ）�Ývé¹ ４ 'ïM；×û�m
（Ａｅｒｏｍｏｎａｓ）、þ}Ì�m（Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）�
úwx×û�m（Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ）�Ývé
¹ ３ 'ïM；�Éþ×û�m（Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ）
�!·Ì�m（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）�ÝO<vé¹!'
ïM（# ４）。z8�¹[ ７ 'ïM2，å³)
�æçèÊBC�é¹，�³)O¥Ú�é¹
（# ４）。Ö·，no�Ýé¹ïMk�[àá

ÀÁìkí\�Ø，é¹Ùòï�1¶ïM[
��k�dëÙò（ï ３）。c{�³)、(³
)�å³)ìk]!Æ；é¬ë�æçèìk
]!Æ；�ê.³2Ò��Áä³ìk]!Æ。
H·，ìkí\â�Øãöm[�ÝrïMé
¹ãÙò[7e。c{，Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ L Ｐｌａｎｏ
ｃｏｃｃｕｓ，Ｈａｌｏｍｏｎａｓ L Ｖｉｂｒｉｏ，Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ
L Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ²（ï ４）。ÜH?·，̈ ©m
�Ýz¨©$¶z:�é¹[ïMk�±ã®
¯E（# ５，# ６）。j$×û�m（Ｈａｌｏｍｏｎａｓ）
�0%N�m（Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ）Gc，'$¶é�，
$×û�m（Ｈａｌｏｍｏｎａｓ）�Ý8=é¹[ïM
'kêë，�0%N�m（Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ）�ÝO
yé¹ïM[k��BxO，§d7Fé¹Ñ
DdëÙ_[ïM。
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�� ＯＴＵ2ä­!�s#EÄu�G1¡Äu，�� ＯＴＵ8s#[�Ý´¡{�Î÷2（J<s#!Ý，O“１”7Ë）；(

+ÄuGL1¡ÄuÙò¶Ê�[s#EÄu；ä­ Ａｑｕｉｆｅｘ ｐｙｒｏｐｈｉｌｕｓ[ １６Ｓ ｒＲＮＡ.GÄu�G ¡��´¨[n

M １　 kxvÍD£¸�Ý １６Ｓ ｒＲＮＡ.GÄu ¡��¨
Ｆｉｇ １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｏｆ ｔｈｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｐａｒｔｉａｌ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

M ２　 ¨©%D�|8Â�Ý[ìkí\Ñt
Ｆｉｇ ２　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｔｒａｉｎｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌａｋｅｓ

３　 ó　 �

３． １　 ý（ó）8mnÊLZìíîïûü®

pq&'#5，z"k%D2，DRã�ï

（ＤＯＣ）]íI[®¯Ý:�þB�¬�ÑD
[¨©［３０］，95þB�r¨©ïM[é¹ãä
åE。&'<9，I'äåE©�¬z�$%
]2，§Ùòï�1¶ïM8�|Ã[þB�
'kì]Ùò，özJ95ï�1¶v=Z[
þB�rã�ï[é¹。þB�rï�1¶ä

６９



! ２ # £　 >，²：6���r~%D^Z�2.�¨©ïMv�|��Ô�E

d ４　 íZ8ÂÛm�ÝïMé¹­®
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃａｒｂｏｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｂｙ ｓｔｒａｉｎｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｕｓ

�³) (³) Áä³) å³) æçè é¬ë 2Òê.³
Ｈａｌｏｍｏｎａｓ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋
Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋
Ｖｉｂｒｉｏ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋
Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａ ＋ ＋ － ＋ － － ＋
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ － ＋ － ＋ ＋ ＋ －
Ａｅｒｏｍｏｎａｓ － ＋ － ＋ ＋ － －
Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ － － － ＋ ＋ ＋ －
Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ － － ＋ － － ＋ ＋
Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ － － ＋ － － － －
Ｂａｃｉｌｌｕｓ － － － － ＋ － －

　 　 　 “＋”#9vé¹，“－”#9¨vé¹

M ３　 ×ïM�|8Â�ÝaÏìkí\Ñt
Ｆｉｇ ３　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｔｒａｉｎｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｂｙ ｕｓｉｎｇ ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｓｏｌｅ ｃａｒｂｏｎ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

M ４　 ¨©m�ÝrïMé¹[ìkí\
Ｆｉｇ ４　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｂｙ ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｇｅｎｅｒａ
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d ５　 $×û�m（Ｈａｌｏｍｏｎａｓ）�ÝïMé¹­®
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃａｒｂｏｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｂｙ ｓｔｒａｉｎｓ ｏｆ Ｈａｌｏｍｏｎａｓ

$×û�m（Ｈａｌｏｍｏｎａｓ）
�³) (³) Áä³) å³) æçè é¬ë 2Òê.³

67%（９． ７） ＋ － ＋ ＋ － － －
âë% （２３． ５） ＋ ＋ － － － ＋ －
ã7 １ （２６． ４） ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ －
ã7 ２ （７０． ５） ＋ ＋ ＋ － － －

}÷ù% （７２． １） ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋

　 　 　 “＋”#9vé¹，“－”#9¨vé¹；（）I´¹#9%D$¶，×ð ｇ ／ Ｌ；# ６ ©
d ６　 0%N�m（Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ）�ÝïMé¹­®

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｃａｒｂｏｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｂｙ ｓｔｒａｉｎｓ ｏｆ Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ

0%N�m（Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ）
�³) (³) Áä³) å³) æçè é¬ë 2Òê.³

67% （９． ７） ＋ － － ＋ － ＋ －
ã7 １ （２６． ４） － ＋ － ＋ － ＋ －
ã7 ２ （７０． ５） － － － － ＋ － －

}÷ù% （７２． １） － － ＋ － ＋ ＋ －

å[CD�Gv=y��ÏB¯sZ2=Å
è［３１］。H·，_]¨©m�ÝrïMé¹±ã
Ùò7e[�Gv=y��Ý=£ãÙò[ã
�ïsZ#¸。

３． ２　 ó�þìíòw®ÎîïðñZÿ!

　 　 pq­7&'<9$¶yZ[þB�¬�
ì][¢DGë，Ùzu�&'2，âë%��
þB�¬�ì]©$¶LÏÙò[ã7 １ ã¥
­®Ó，95$¶¨yZ[þB�¬�ì][
$!Gë，ÏÝlmGë（+{%D[%|à
á）ßãv=Z[þB�¬�Ô�E［３２ － ３４］。

pq&'â]G，z6���%D2，β －O¶
�%ÔíÔ�"kX¥F$Î¶lm2，γ －
O¶�%OíÔ�$kX $klm2［３５ － ３７］。

-�，u�&'�"k%D（á7）2íZÂÿ
[ １３ Ý¸�|��2，<ã!Ým� β －O¶
�%，ÏR １２ Ýim� γ －O¶�%。I'à
áv=y��Iö�ÝWÿþhB¬lmz:
Z[，&Xy��6���øã[lmz:J
Â γ －O¶�%[��WX�O"kX¥F$
¶[lm。Ö·，$¶¨<4_g%D2þB
�¬�ÑD，©;ßZ[gÏsZ2=�3E，

À�_]ÏB¯øù'¯［３８ － ４１］，ìÊó:�Ï
rïMé¹[äåE。�=7Ê¶°±，øÓ
y�$¶lm，}í[ïM�KdBC�é¹
§=ÈF，Ùyu�&'�Ø0%N�m（Ｐｌ
ａｎｏｃｏｃｃｕｓ）Aäåé¹d1ï�[ã�ï。I
!ØfLpq&'ÑtÙò，Mr�(öþB
�k¬k9，PèXFìè+×èdBCé
¹［４２ － ４７］。

$×û�m（Ｈａｌｏｍｏｎａｓ）WXíÔ�«
（$）%，CDLÏ�O$¶B1[B¯øEã
U［４８ － ４９］。,k��â=é¹Ô'ïMB1，
95,k��G�O�$lmÀPÂBñÔø
�sZ#¸j)l$¶*+¦［５０ － ５１］。©;，ß
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ｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｅｃｏｌｏｇｙ，２００３，４５（２）：１８９ － ２０２．

［４２］ Ｐａｌｆｒａｍａｎ Ｒ Ｊ，Ｇｉｂｓｏｎ Ｇ Ｒ，Ｒａｓｔａｌｌ Ｒ Ａ． Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｐｒｅｆ

ｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｈｕｍａｎ

ｇｕｔ ［Ｊ］． Ｃｕｒｒｅｎｔ ｉｓｓｕｅｓ ｉｎ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００３，４

（２）：７１ － ７５．

［４３］Ｇｉｂｓｏｎ Ｇ，Ｗａｎｇ Ｘ． Ｂｉｆｉｄｏｇｅｎｉｃ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ

ｏｆ ｆｒｕｃｔｏ － ｏｌｉｇｏｓａｃｃｈａｒｉｄｅｓ［Ｊ］． Ｆｏｏｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，１９９４，１１

（６）：４９１ － ４９８．

［４４］ Ｒａｄａ Ｖ，Ｂａｒｔｏňｏｖá Ｊ，Ｖｌｋｏｖá Ｅ． Ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｇｒｏｗｔｈ ｒａｔｅ ｏｆ

ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ ｃｕｌｔｕｒｅｄ ｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｕｇａｒｓ［Ｊ］． Ｆｏｌｉａ Ｍｉｃｒｏ

ｂｉｏｌｏｇｉｃａ，２００２，４７（５）：４７７ － ４８０．

［４５］ Ｈｏｐｋｉｎｓ Ｍ，Ｃｕｍｍｉｎｇｓ Ｊ，Ｍａｃｆａｒｌａｎｅ Ｇ． Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｅｓ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｍａｘｉｍｕｍ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｇｒｏｗｔｈ ｒａｔｅｓ ａｎｄ ｃｅｌｌ ｙｉｅｌｄｓ

ｏｆ ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ ｃｕｌｔｕｒｅｄ ｏｎ ｏｌｉｇｏｓａｃｃｈａｒｉｄｅｓ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｓｉｍ

ｐｌｅ ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｓｏｕｒｃｅｓ［Ｊ］． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ

ｏｇｙ，１９９８，８５ （２）：３８１ － ３８６．

［４６］Ｖａｎ ｄｅｒ Ｍｅｕｌｅｎ Ｒ，Ａｖｏｎｔｓ Ｌ，Ｄｅ Ｖｕｙｓｔ Ｌ． Ｓｈｏｒｔ ｆｒａｃｔｉｏｎｓ ｏｆ

ｏｌｉｇｏｆｒｕｃｔｏｓｅ ａｒｅ ｐｒｅｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｚｅｄ ｂｙ Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉ
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ｕｍ ａｎｉｍａｌｉｓ ＤＮ － １７３ ０１０ ［Ｊ］． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎ

ｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００４，７０ （４）：１９２３ － １９３０．

［４７］Ｋｉｍ Ｔ Ｂ，Ｓｏｎｇ Ｓ Ｈ，Ｋａｎｇ Ｓ Ｃ，ｅｔ ａｌ． Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｃｏｍｐａｒ

ｉｓｏｎ ｏｆ ｌａｃｔｏｓｅ ａｎｄ ｇｌｕｃｏｓｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｉｎ Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｌｏｎ

ｇｕｍ ｃｕｌｔｕｒｅｓ［Ｊ］． Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｐｒｏｇｒｅｓｓ，２００３，１９ （２）：

６７２ － ６７５．

［４８］Ｘｕ Ｙ，Ｍｉａｏ Ｌ，Ｌｉ Ｘ Ｃ，ｅｔ ａｌ． Ａｎｔｉｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ａｎｔｉｌａｒｖａｌ

ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｄｅｅｐｓｅａ ｂａｃｔｅｒｉａ ｆｒｏｍ ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｗｅｓｔ Ｐａ

ｃｉｆｉｃ Ｏｃｅａｎ［Ｊ］． Ｂｉｏｆｏｕｌｉｎｇ，２００７，２３（２）：１３１ － １３７．

［４９］ Ｃｕｉ Ｚ，Ｌａｉ Ｑ，Ｄｏｎｇ Ｃ，ｅｔ ａｌ． Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｐｏｌｙｃｙｃｌｉｃ ａｒｏ

ｍａｔｉｃ ｈｙｄｒｏｃａｒｂｏｎｄｅｇｒａｄｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｆｒｏｍ ｄｅｅｐ ｓｅａ ｓｅｄｉ

ｍｅｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｍｉｄｄｌｅ Ａｔｌａｎｔｉｃ ｒｉｄｇｅ［Ｊ］． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉ

ｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００８，１０（８）：２１３８ － ２１４９．

［５０］Ａｌｖａ Ｖ Ａ，Ｐｅｙｔｏｎ Ｂ Ｍ． Ｐｈｅｎｏｌ ａｎｄ ｃａｔｅｃｈｏｌ ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ

ｂｙ ｔｈｅ ｈａｌｏａｌｋａｌｉｐｈｉｌｅ Ｈａｌｏｍｏｎａｓ ｃａｍｐｉｓａｌｉｓ：ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ

ｐＨ ａｎｄ ｓａｌｉｎｉｔｙ［Ｊ］． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，

２００３，３７（１９）：４３９７ － ４４０２．

［５１］Ｏｒｅｎ Ａ． Ｂｉｏｅｎｅｒｇｅｔｉｃ ａｓｐｅｃｔｓ ｏｆ ｈａｌｏｐｈｉｌｉｓｍ［Ｊ］． Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ

ｏｇｙ ａｎｄ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅｖｉｅｗｓ，１９９９，６３（２）：３３４ －

３４８．

［５２］ Ｂéｇｕｉｎ Ｐ，Ａｕｂｅｒｔ Ｊ Ｐ． Ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ

［Ｊ］． ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅｖｉｅｗｓ，１９９４，１３（１）：２５ － ５８．

［５３］ Ｅｒｉｋｓｓｏｎ Ｋ Ｅ Ｌ，Ｂｌａｎｃｈｅｔｔｅ Ｒ Ａ，Ａｎｄｅｒ Ｐ，Ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ

ｏｆ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ，ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｎｄ ｅｎｚｙｍａｔｉｃ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｗｏｏｄ

ａｎｄ ｗｏｏｄ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ［Ｍ］． Ｓｐｒｉｎｇｅｒ，１９９０：８９ － １８０．

［５４］ Ｐéｒｅｚ Ｊ，ＭｕｎｏｚＤｏｒａｄｏ Ｊ，ｄｅ ｌａ Ｒｕｂｉａ Ｔ，ｅｔ ａｌ． Ｂｉｏｄｅｇｒａ

ｄａｔｉｏｎ ａｎｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｆ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ，ｈｅｍｉｃｅｌｌｕｌｏｓｅ

ａｎｄ ｌｉｇｎｉｎ：ａｎ ｏｖｅｒｖｉｅｗ ［Ｊ］． Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，

２００２，５（２）：５３ － ６３．

Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｕｌｔｉｖａｂｌｅ Ｂａｃｔｅｒｉａ Ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ Ｃａｒｂｏｎ Ｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎ
ｔｈｅ Ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ ｏｆ Ｌａｋｅｓ ｏｎ Ｎｏｒｔｈｅｒｎ ＱｉｎｇｈａｉＴｉｂｅｔ Ｐｌａｔｅａｕ

ＬＩＵ Ｗｅｎ１，ＹＡＮＧ Ｊｉａｎ１，ＷＵ Ｇｅｎｇ１，ＺＨＡＮＧ Ｇｕｏｊｉｎｇ１，ＪＩＡＮＧ Ｈｏｎｇｃｈｅｎ１

（１． Ｓｔａｔｅ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｂｉｏｇｅｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｇｅｏｌｏｇｙ，Ｃｈｉｎａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｇｅｏｓｃｉｅｎｃｅｓ，
Ｗｕｈａｎ，４３００７４，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｗａｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ
（ＤＯＣ），ｓｅｌｅｃｔｉｖｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｃａｒｂｏｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｃａｎ ｂｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｔａｘａ．
Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｓｅｌｅｃｔｉｖｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｃａｒｂｏｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｏｎ ｐｕｒｅ ｓｔｒａｉｎｓ ａｎｄ ｉｔｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓａｌｉｎｉｔｙ ａｒｅ
ｓｔｉｌｌ ｒａｒｅ． Ｈｅｒｅ，ｗｅ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｂｌｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓａｌｉｎｉｔｙ ａｎｄ ｃａｒ
ｂｏｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｉｎ ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ ｆｒｏｍ ｓｉｘ ｌａｋｅｓ （Ｅｒｈａｉ Ｌａｋｅ，Ｑｉｎｇｈａｉ Ｌａｋｅ，Ｔｕｏｓｕ Ｌａｋｅ，Ｇａｈａｉ Ｌａｋｅ １，Ｇａ
ｈａｉ Ｌａｋｅ ２，Ｘｉａｏｃｈａｉｄａｎ Ｌａｋｅ，ｓａｌｉｎｉｔｙ ｒａｎｇｅ ｆｒｏｍ １ ｔｏ ７２ ｇ ／ Ｌ）ｉｎ ｎｏｒｔｈｅｒｎ ＱｉｎｇｈａｉＴｉｂｅｔ Ｐｌａｔｅａｕ ｂｙ ｕ
ｓｉｎｇ ｓｉｎｇｌｅ ｃａｒｂｏｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎｂａｓｅｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ． Ｓｅｖｅｎ
ｃａｒｂｏｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ （ｅ． ｇ． ｓｏｄｉｕｍ ｆｏｒｍａｔｅ，ｓｏｄｉｕｍ ａｃｅｔａｔｅ，ｓｏｄｉｕｍ ｐｙｒｕｖａｔｅ，ｓｏｄｉｕｍ ｌａｃｔａｔｅ，ｇｌｕｃｏｓｅ，ｃｅｌ
ｌｕｌｏｓｅ ａｎｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｍｉｘｔｕｒｅ）ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ． Ｔｈｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒａｉｎｓ ａｒｅ
ａｆｆｉｌｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｅｒａ，ｅ． ｇ． Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ，Ａｅｒｏｍｏｎａｓ，Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａ，Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ，Ｐｌａｎｏ
ｃｏｃｃｕｓ，Ｈａｌｏｍｏｎａｓ，Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ，Ｖｉｂｒｉｏ，Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ ａｎｄ Ｂａｃｉｌｌｕｓ． Ｔｈｅ ｓｔｒａｉｎｓ ｗｉｔｈｉｎ
Ｈａｌｏｍｏｎａｓ ｃａｎ ｕｔｉｌｉｚｅ ａｌｌ ｔｈｅ ｓｅｖｅｎ ｔｅｓｔｅｄ ｃａｒｂｏｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ，ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅｙ ｐｏｓｓｅｓｓ ｅｘｔｅｎｓｉｖｅ ｃａｒｂｏｎ
ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ ａｎｄ ａｒｅ ｏｆ ｃａｐａｂｌｅ ｏｆ ｍｅｄｉａｔｉｎｇ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｉｎｇ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｉｅｄ ｌａｋｅｓ． Ｔｈｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒａｉｎｓ ｅｍｐｌｏｙ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｒｂｏｎ ｌｅｎｇｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｙ ａｓ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｓ：ｃｅｒｔａｉｎ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒａｉｎｓ ｐｒｅｆｅｒ ｍｏｒｅ ｃｏｍｐｌｅｘ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｉｎｃｒｅａｓｅ． Ｉｎ ｓｕｍｍａｒｙ，ｓａｌｉｎｉｔｙ
ｎｏｔ ｏｎｌｙ ａｆｆｅｃｔｓ ｔｈｅ ｃｕｌｔｉｖａｂｌｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｂｕｔ ａｌｓｏ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ
ｏｆ ｌａｋｅｓ ｉｎ ｎｏｒｔｈｅｒｎ ＱｉｎｇｈａｉＴｉｂｅｔ Ｐｌａｔｅａｕ．
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ：ＱｉｎｇｈａｉＴｉｂｅｔ Ｐｌａｔｅａｕ ｌａｋｅｓ；Ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ；Ｃｕｌｔｉｖａｂｌｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｃａｒｂｏｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ；Ｄｉ
ｖｅｒｓｉｔｙ；Ｓａｌｉｎｉｔｙ
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