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珠江浮游真核微型生物分子多样性及其与水环境的关系

朱昶宇    陆凯晖    伊珍珍
(华南师范大学生命科学学院, 广州市亚热带生物多样性与环境生物监测重点实验室, 广州 510631)

摘要: 文章分别在丰水期和枯水期于珠江广州段和西江广东段43个样点采集水样, 基于末端限制性长度多态

性分析,  研究了珠三角地区珠江水体的浮游真核微型生物的分子多样性及其群落结构和水体理化因子的关

系。结果表明, 西江广东段及珠江广州段水体氮和磷严重超标, 水质状况堪忧。枯水期样本浮游真核微型生

物香农威尔多样性指数普遍高于丰水期样本, 西江广东段样本浮游真核微型生物多样性指数普遍高于珠江广

州段样本。不同水期, 不同区域的浮游真核微型生物群落结构均存在显著差异。珠江样点的浮游真核微型生

物群落结构均与化学需氧量、高锰酸盐指数、氨氮、总氮、总磷高度相关; 但不同水期、不同区域的浮游真

核微型生物群落结构与理化因子相关系数有所差异。此外, 分别筛选出了1个、8个末端限制性片段代表了潜

在的敏感(Cystobasidium sp.或Protostelium nocturnum)、耐污(Acanthamoeba hatchetti、Babesia bicornis、
Blastocystis sp.、Botryosphaerella sudetica、Candida caryicola、Coccomyxa simplex、Cryptomonas ovata、
Filos agilis、Stenophora robusta、Sulfonecta uniserialis、Theileria sp.等)物种/类群。
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珠江水资源总量丰富, 在全国七大江河中排名

第二, 仅次于长江
[1]
。然而伴随着珠三角地区经济

高速发展、城市规模不断扩大, 各种工业和生活污

水、有机污染物不断迁移入珠江水域, 珠江下游水

污染问题严重
[2]
。珠江主要支流西江和北江在流经

广东省后污染状况同样不容乐观, 西江水质总体较

差, 支流贺江水体整体处于中营养水平, 发生藻类

水华的潜在风险较高
[3]
。珠江广州段和西江广东段

承载着珠三角地区重要的城市供水任务, 与人民生

活质量以及当地经济发展息息相关, 日趋严重的水

污染所导致的水质性缺水, 已成为制约城市可持续

发展的一个重要因素
[4]
。此外, 珠江流域处于热带-

亚热带地区, 丰水期(4—9月)径流量大, 占全年径流

总量的80%, 而枯水期(10月至翌年3月)的水量较少,
仅占全年径流总量的24%[5], 这意味着对珠江水质

状况的研究有必要考虑丰水期及枯水期之间的差

异, 但目前相关研究较少
[6, 7]

。

真核微型生物在水生生态系统中普遍存在, 主

要包括原生动物、真核微藻、真菌及线虫等小型

动物
[8], 由于生命周期短、敏感性强等特点, 能迅速

反映水环境变化
[9, 10]

。例如, 浮游藻类群落分布与

温度和营养盐变化显著相关
[11], 某些原生动物类群

丰度与氨氮浓度呈显著正相关
[12]

。徐润林等
[6]
对珠

江广州市段的原生动物群落组成和群集过程的研

究发现, 原生动物群落特征的变化与水质变化相吻

合, 珠江在流经广州市区后水质发生了明显地恶

化。20世纪90年代, 沈韫芬等
[13]

便建立了适用于我

国淡水生态环境的原生生物(真核微型生物)群落监

测方法, 并成为我国第一个淡水生物监测标准。近

年来, 徐奎栋等
[14]

将其改良并应用到海水环境监测

中, 取得了较好的效果。

由于个体微小(通常为几十至几百微米), 基于

形态鉴定基础的真核微型生物群落研究, 高度依赖

于研究人员的鉴定经验, 在一定程度上限制了原生

动物多样性研究及其在水质监测中的广泛应用。

这也是珠江水体真核微型生物群落结构与环境因
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子的关系研究较少的重要原因之一
[3, 6, 15]

。末端限

制性片段长度多态性分析(Terminal restriction frag-
ment length polymorphism analysis, T-RFLP)可以定

性和定量的进行微生物群落结构分析及不同群落

结构间的比较
[16]

。目前, T-RFLP被广泛应用于水

体微生物多样性及其与水环境关系的研究中, 例
如: 环境因素对微生物的群落结构和功能的影响

[17],
河流生态系统的健康评价

[18], 指示生物的筛选
[19]

。

本文通过T-RFLP研究了珠三角地区珠江丰水

期及枯水期浮游真核微型生物多样性, 对比分析了

不同时期、不同区域真核微型生物的群落结构及

其与环境因子的关系, 并筛选了潜在的敏感种和耐

污种。以期较为全面地了解珠三角地区珠江水体

中真核微型生物的动态变化, 为后续珠三角地区珠

江水质监测提供可靠的数据参考。

1    材料与方法

1.1    水样采集

采样点分为珠江广州段(G)和西江广东段(X),
分别在其丰水期(2016年6月—2016年9月)和枯水期

(2016年10月—2017年1月)采集水样, 使用有机玻璃

采水器采集表层水(30 cm—1 m)。其中, 丰水期设

置了40个样点(西江广东段21个, 珠江广州段19个),
枯水期设置了43个样点(西江广东段21个, 珠江广

州段22个, 图 1)。
1.2    水质分析

现场使用便携式多参数测量仪(ORION 520M-
01A)测定采样位点的水温(Temperature, Temp)、
pH、溶解氧(Dissolved oxygen, DO)和盐度(Sali-
nity)。其余理化指标参照《Water Analysis Hand-

book》(美国哈希公司)于实验室测定, 总氮(Total
nitrogen, TN)的测定采用过硫酸盐氧化法(0.5—
25.0 mg/L); 氨氮(Ammonia nitrogen, AN)的测定采

用USEPA纳氏试剂法(0.02—2.5 mg/L)或水杨酸法

(0.4—50 mg/L); 总磷(Total phosphorus, TP)的测定

采用USEPA PhosVer 3抗坏血酸法(0.06—3.5 mg/L);
化学需氧量(Chemical oxygen demand, CODCr)的测

定采用USEPA消解比色法(3—150 mg/L); 高锰酸

盐指数(Permanganate index, CODMn)的测定采用高

锰酸盐法(0.5—5.0 mg/L)。
1.3    生物富集与DNA提取

将200 mL水体抽滤到0.8 μm滤膜(美国颇尔公

司)上, 用灭菌镊子将滤膜取下, 在超净工作台上用

灭菌剪刀将滤膜剪碎, 使用PowerSoil DNA Isola-
tion Kit (美国Mobio)进行环境总DNA提取。

1.4    末端限制性片段长度多态性分析(T-RFLP)
利用引物TAReuk454FWD1 (5′-CCAGCA

(G/C)C(C/T)GCGGTAATTCC-3′), TAReukREV3
(5′-ACTTTCGTTCTTGAT(C/T)(A/G)A-3′)[20]

扩增

真核微型生物18S rDNA的V4区。PCR体系为: 5 ×
FastPfu Buffer, 2.5 mmol/L dNTPs, 1U FastPfu
DNA聚合酶(北京全式金生物技术有限公司), 引物

各5 μmol/L, 约10 ng基因组DNA, 反应体系总量为

20 μL。PCR反应程序: 95℃预变性5min; 95℃变性

30s, 55℃退火30s, 72℃延伸45s, 共27个循环; 最后

72℃延伸10min, 终止于4℃。PCR产物用1%琼脂

糖电泳检验扩增效果, 并采用超薄DNA产物纯化试

剂盒DP203-02(北京天根生化科技有限公司)纯化。

预实验选用了Apa Ⅰ、BamH Ⅰ、EcoR Ⅰ、

Hind Ⅲ、Hinf Ⅰ、Hae Ⅲ等限制性核酸内切酶进

行处理, 根据酶切效率、区分能力等因素, 最终选

取Hae  Ⅲ构建酶切体系 :  10 μL回收产物 ,  2 μL
QC缓冲液, 0.4 μL Hae Ⅲ酶(日本TaKaRa公司)和
7.6 μL灭菌双蒸水。放置水浴锅中37℃温浴1h,
1%琼脂糖电泳检验酶切效果。最后将剩余酶切产

物进行毛细管电泳并检测荧光和荧光强度(上海生

工生物工程有限公司)。
1.5    数据分析

数据取整, 保留50—500 bp内的末端限制性片

段数据(T-RFs), 看作是物种种类数。计算同一样品

的所有峰度面积之和, 以及各片段面积占所在样品

总面积的比例, 看作是物种丰度
[21]
。

使用R语言(R-3.2.3)程序包Vegan[22]
计算多样

性指数, 基于Bray-Curtis距离
[23]

量化样本间群落结

构差异, 使用Adonis进行组间差异显著性检验
[24],

并进行典范对应分析
[25]

、蒙特卡罗检验(Monte

20 km
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图 1   采样点分布

Fig. 1   Locations of sampling sites
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Carlo permutation test)[26]
。多样性指数包括物种数

(S), Shannon-Wiener指数(H′)[27]
和Pielou指数(J′)[28]

。

典范对应分析反映物种或样点与环境因子间的关

系。蒙特卡罗检验用于检验群落结构与理化因子

相关性是否显著(重复数为999)。
参考地表水环境质量标准《GB 3838—2002》,

综合丰水期及枯水期数据, 按水质类别将水质状况

分为优(Ⅰ、Ⅱ类水质)、良(Ⅲ类水)、轻度污染

(Ⅳ类水质)、中度污染(Ⅴ类水质)及重度污染(劣
Ⅴ类水质)。使用R语言indicspecies程序包

[29]
进行

组间指示种分析 ,  分别筛选了代表优(Ⅰ、Ⅱ类

水)及重度污染(劣Ⅴ类水)潜在的敏感种和耐污种

的末端限制性片段。并使用MICA工具进行末端限

制性片段对应物种预测
[30]

。使用R语言vegan[22]
程

序包中的corr.test功能对物种(T-RFs)和理化因子进

行Spearman秩相关分析, 并使用corr.test检验其相关

性是否显著(重复数为999)。

2    结果

2.1    真核微型生物多样性

丰水期40个样本中共发现133个不同的末端限

制性片段, 代表了至少133个不同的物种。样点末

端限制性片段数目最少为2个(GG2_1), 最多为25个
(XG5_1); 香农威尔指数最小也为0.6734(GG2_1),
最大为3.0611 (XG5_1); 均匀度指数最小为0.5564
(XS5_1), 最大为0.9715 (GG2_1, 表 1)。由此可见,
珠江广州段样本GG2_1物种组成单一, 且末端限

制性片段分布不均匀; 而西江广东段样本XG5_1物
种组成较为多样化, 且末端限制性片段分布较为

均匀。

枯水期43个样本中共发现167个不同的末端限

制性片段 ,  末端限制性片段数目最少为 1 0个
(GC1_2、GG3_2、GN2_2、XN2_2), 最多为29个
(XG1_2和XS1_2)。珠江广州段样本GN2_2的均匀

度指数最小(0.5375), 香农威尔指数也最小(1.2377),
说明该样本物种组成单一, 且T-RFs分布不均匀。

西江广东段样本XG1_2的均匀度指数最大(0.9493),
香农威尔指数也最大(3.1966), 其末端限制性片段

数目虽多(29), 但各个物种的数量相差不大, 物种组

成较为多样化。

丰水期样本与枯水期样本的末端限制性片段

数目与均匀度指数无显著差异, 但是香农威尔指数

存在显著差异(P<0.05, 图 2a), 枯水期样本多样性

指数普遍高于丰水期样本(表 1)。珠江广州段样本

与西江广东段样本多样性指数均存在显著差异(P<0.05,
图 2b), 西江广东段样本多样性指数普遍高于珠江

广州段样本(表 1)。
真核微型生物非度量多维尺度分析(图 3)显示,

丰水期40个样本(WS)较枯水期43个样本(DS)的分

布更为分散, 珠江广州段41个样本(GZ)较西江广东

段42个样本(XJ)的分布更为分散。Adonis分析表明

丰水期与枯水期样本之间、珠江广州段与西江广

东段样本之间的真核微型生物群落结构均存在显

著差异(P<0.05, 图 3)。
2.2    真核微型生物群落结构及其与理化因子的

关系

调查区域83个样本中, 水质类别为优、良、轻

度污染、中度污染和重度污染的样本分别为3、
7、9、7和57个。57个样本的总氮(TN)、氨氮

(AN)和总磷(TP)指标均超过地表水劣Ⅴ类水标准,
为珠江水体主要污染指标。枯水期样本温度、pH、

盐度和总磷显著高于丰水期样本(P<0.05, 图 4a),
其余所测理化因子在枯水期和丰水期无显著差

异。西江广东段样本化学需氧量显著高于珠江广

州段样本(P<0.05, 图 4b), 其余所测理化因子在西

江广东段和珠江广州段均无显著差异。

丰水期样本典范对应分析(图 5a)和相关性检

验(表 2)表明, 丰水期样本真核微型生物群落结构

与溶氧量(DO)、化学需氧量(CODCr)、高锰酸盐指

数(CODMn)、氨氮(AN)、总氮(TN)和总磷(TP)显著

相关(P<0.05), 其中对群落结构影响最大的理化因

子是总磷(TP), 相关系数(r2)为0.7885, 其次是氨氮

(AN), 相关系数为0.6976。其余理化因子相关系数

由大到小分别是高锰酸盐指数(CODMn, 0.6797)、
化学需氧量 ( C O D C r ,  0 . 6 1 7 0 )、溶氧量 ( D O ,
0.5599)、总氮(TN, 0.5397)。枯水期样本典范对应

分析(图 5b)和相关性检验(表 2)表明, 枯水期样本

真核微型生物群落结构受温度(Temp)、化学需氧

量(CODCr)、高锰酸盐指数(CODMn)、氨氮(AN)、
总氮(TN)和总磷(TP)的显著影响 ,  其中受总磷

(TP)和高锰酸盐指数(CODMn)影响最大, 相关系数

分别是0.9289和0.7950, 其次是化学需氧量(CODCr,
0.6815)、总氮(TN, 0.6638)、氨氮(AN, 0.6352)、溶

氧量(DO, 0.4449)和温度(TP, 0.1695)。与丰水期相

比, 枯水期样本真核微生物群落结构与造成污染的

理化因子如总磷(TP)、总氮(TN)和化学需氧量

(CODCr)等的相关系数要大于丰水期, 且温度(Temp)
对枯水期样本真核微型生物群落结构有显著影响。

珠江广州段样本典范对应分析(图 5c)和相关

性检验(表 2)表明, 珠江广州段样本真核微型生物

群落结构与温度(Temp)、溶氧量(DO)、化学需氧

量(CODCr)、高锰酸盐指数(CODMn)、氨氮(AN)、
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表 1    真核微型生物多样性指数

Tab. 1    Diversity index of microbial eukaryotes

丰水期
Wet season

末端限制性
片段数目S

香农威尔指数
H′ 均匀度指数J′ 枯水期

Dry season
末端限制性
片段数目S

香农威尔指数
H′ 均匀度指数J′

GC1_1 9 1.608 0.7318 GC1_2 10 2.0652 0.8969
GC2_1 16 2.216 0.7993 GC2_2 13 2.1221 0.8273

GC3_1 9 1.3739 0.6253 GC3_2 15 1.9987 0.738

GC4_1 12 1.8551 0.7465 GC4_2 14 1.5333 0.581

— — — — GC5_2 17 2.4159 0.8527

— — — — GC6_2 20 2.7689 0.9243

— — — — GC7_2 21 2.6763 0.879

GG1_1 23 2.8175 0.8986 GG1_2 13 2.1689 0.8456

GG2_1 2 0.6734 0.9715 GG2_2 17 2.0793 0.7339

GG3_1 9 1.6692 0.7597 GG3_2 10 1.7488 0.7595

GJ1_1 12 2.068 0.8322 GJ1_2 22 2.2546 0.7294

GJ2_1 11 1.4899 0.6213 GJ2_2 18 1.8902 0.654

GJ3_1 10 1.8355 0.7971 GJ3_2 15 2.1987 0.8119

GN1_1 22 2.6622 0.8612 GN1_2 12 1.8717 0.7532

GN2_1 12 1.8629 0.7497 GN2_2 10 1.2377 0.5375

GN3_1 14 2.1524 0.8156 GN3_2 22 2.729 0.8829

GR1_1 16 2.0206 0.7288 GR1_2 12 1.4302 0.5756

GR2_1 12 1.7408 0.7005 GR2_2 18 2.4772 0.8571

GR3_1 12 1.9956 0.8031 GR3_2 12 1.7861 0.7188

GS1_1 9 1.4595 0.6643 GS1_2 16 1.5581 0.562

GS2_1 11 1.7814 0.7429 GS2_2 17 1.7799 0.6282

GS3_1 11 1.4508 0.605 GS3_2 16 2.2194 0.8005

XG1_1 12 2.04 0.821 XG1_2 29 3.1966 0.9493

XG2_1 21 2.7365 0.8988 XG2_2 12 1.9619 0.7895

XG3_1 15 2.1675 0.8004 XG3_2 22 2.7692 0.8959

XG4_1 14 2.055 0.7787 XG4_2 19 2.4304 0.8254

XG5_1 25 3.0611 0.951 XG5_2 15 1.9894 0.7346

XJ1_1 17 2.2633 0.7988 XJ1_2 14 2.2346 0.8467

XJ2_1 19 2.5793 0.876 XJ2_2 11 1.8417 0.768

XJ3_1 18 2.1775 0.7534 XJ3_2 12 1.9432 0.782

XJ4_1 13 1.8523 0.7222 XJ4_2 15 2.2064 0.8148

XJ5_1 12 1.9305 0.7769 XJ5_2 21 2.6664 0.8758

XN1_1 17 2.3056 0.8138 XN1_2 21 2.7569 0.9055

XN2_1 16 2.4022 0.8664 XN2_2 10 1.7982 0.7809

XN3_1 18 2.5455 0.8807 XN3_2 15 2.2528 0.8319

XN4_1 15 2.1885 0.8082 XN4_2 18 2.4169 0.8362

XN5_1 16 2.564 0.9248 XN5_2 13 2.0353 0.7935

XR1_1 17 2.3402 0.826 XR1_2 12 2.0757 0.8353

XS1_1 11 1.9654 0.8196 XS1_2 29 3.1842 0.9456

XS2_1 16 2.3648 0.8529 XS2_2 12 1.9814 0.7974

XS3_1 11 2.1321 0.8892 XS3_2 17 2.1603 0.7625

XS4_1 16 2.1631 0.7802 XS4_2 18 2.3741 0.8214
XS5_1 6 0.997 0.5564 XS5_2 16 2.4252 0.8747

注: S代表末端限制性片段数目, H′代表香农威尔指数, J′代表均匀度指数, —. 丰水期缺失采样点
Note: S represents T-RF number, H′ represents Shannon-Wiener index, J′ represents evenness index, —. sampling sites absent in wet

season
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总氮(TN)和总磷(TP)显著相关(P <0.05), 其中对群

落结构影响最大的理化因子是高锰酸盐指数

(CODMn), 相关系数(r2)为0.8313, 其次是化学需氧

量(CODCr), 相关系数为0.7687。其余理化因子相关

系数由大到小分别是氨氮(AN, 0.6086)、总氮(TN,
0.4973)、总磷(TP, 0.1925)、温度(Temp, 0.1329)、
溶氧量(DO, 0.1294)。西江广东段样本典范对应分

析(图 5d)和相关性检验(表 2)表明, 西江广东段样

本真核微型生物群落结构与溶氧量(DO)、化学需

氧量(CODC r)、高锰酸盐指数(CODM n)、氨氮

(AN)、总氮(TN)和总磷(TP)显著相关(P <0.05), 其
中对群落结构影响最大的理化因子是总磷(TP), 相
关系数(r2)为0.9285, 其次是高锰酸盐指数(CODMn),
相关系数为0.8722。其余理化因子相关系数由大到

小分别是氨氮(AN, 0.8681)、化学需氧量(CODCr,
0.8200)、总氮(TN, 0.8047)、溶氧量(DO, 0.2305)。
与珠江广州段样本相比, 西江广东段样本真核微型

生物群落结构与理化因子相关系数普遍更大, 但是

丰水期 Wet season 枯水期 Dry season 珠江广州段 Guangzhou 西江广东段 Xijianga b

H′ J S

P= 0.240 P= 0.750 P= 0.035*P= 0.049* P< 0.001*** P= 0.002***

H′ J S
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图 2    不同水期(a)和采样区域(b)多样性指数箱线图

Fig. 2    The boxplots for diversity index of different water seasons or regions
横轴表示多样性指数, 纵轴代表lg (X+1) 转化后的多样性指数值, P代表检验值, * 表示显著性水平P<0.05

The horizontal axis represents diversity indexes, and vertical axis represents the values of diversity index transformed by lg (X+1), P
represents test value, * indicates P<0.05
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图 3    不同水期(a)和不同区域(b)真核微型生物非度量多维尺度分析

Fig. 3    The nMDS for microbial eukaryotes of different water seasons (a) and regions (b)
WS代表丰水期, DS代表枯水期, GZ代表珠江广州段, XJ代表西江广东段

WS represents wet season, DS represents dry season, GZ represents Guangzhou Reach of the Pearl River, XJ represents Guangdong Reach
of the Xijiang River
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温度对西江广东段样本真核微型生物群落结构无

显著影响(P>0.05)。
2.3    潜在指示物种筛选

为筛选潜在的对应水质指示物种, 参考地表水

环境质量标准《GB 3838—2002》, 在水质类为优

(I、II类水)、良(III类水)、轻度污染(IV类水质)、
中度污染(V类水质)、重度污染(劣V类水)的样本

组间进行组间指示末端限制性片段筛选(表 3)。筛

选出1个末端限制性片段, 片段长度为76 bp, 可能只

存在于“优”级水质, 而在水质为其余类别的水体中

基本不存在或数量非常少。筛选出了8个末端限制

性片段, 只存在或大量存在于“重度污染”水体中,
片段长度分别为83、117、192、235、376、377、
391和406 bp。基于数据库比对, 潜在的敏感物种可

能为后鞭类(Opisthokonta)的Cystobasidium sp. 或变

形类(Amoebozoa)的Protostelium nocturnum; 潜在

的耐污物种可能为后鞭类(Opisthokonta)的Candida
caryicola、梅奇酵母科(Metschnikowiaceae)或酿酒

酵母目的未定科(Saccharomycetales incertae sedis)
物种; 原始色素体生物(Archaeplastida)的Cocco-
myxa simplex、Botryosphaerella sudetica以及轮藻

科(Characeae)、衣藻科(Chlamydomonadaceae)物种;
变形类(Amoebozoa)的Acanthamoeba hatchetti; 囊

泡类(Alveolata)的Sulfonecta uniserialis、Steno-
phora robusta、Theileria sp.、Babesia bicornis以及

钟形虫科(Vorticellidae)和隐孢科(Cryptosporidii-
dae)物种; 隐藻类(Cryptophyceae)的Cryptomonas
ovata; 不等鞭毛类(Stramenopiles)的Filos agilis和
Blastocystis sp.。

3    讨论

本研究T-RFLP数据表明, 丰水期与枯水期水

体中的真核微型生物香农威尔指数和群落结构存

在显著差异(图 2a、图 3a)。前人研究也表明季节

是影响真核微型生物群落组成的重要因素, 例如:
Countway等[31]

报道同一样点不同季节的真核微型

生物物种组成有显著差异; 北太平洋东部海域的真

核微型生物群落存在显著的季节和年度差异
[32]

。

与此同时, 本研究发现珠江广州段和西江广东段真

核微型生物多样性指数、群落结构也存在显著差

异(图 2b、图 3b), 表明地域甚至是小范围的地理位

置差异对真核微型生物多样性有着显著的影响。

同样, 先前文献报道, 青岛、厦门和湛江沿岸滩涂

真核微型生物群落结构存在显著差异
[33]; 美国黄石

公园不同样点间真核微型生物群落相似性较低
[34]

。

考虑到时间和地域的差异对物种多样性有显著的

丰水期 Wet season 枯水期 Dry seasona 珠江广州段 Guangzhou 西江广东段 Xijiangb

pH温度 Temp 盐度 Salinity

溶氧量 DO 化学需氧量 CODCr

氨氮 AN 总氮 TN 总磷 TP

pH

P< 0.001***

P= 0.640
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图 4    不同水期(a)和不同区域(b)的理化因子箱线图。

Fig. 4    The boxplots for physicochemical factors of different water seasons (a) and regions (b)
横轴代表理化因子, 纵轴代表lg (X+1)转化后的理化因子值, P代表检验值, * 表示显著性水平P<0.05

The horizontal axis represents physicochemical factors, and vertical axis represents the values of physicochemical factors transformed by lg (X+1),
P represents test value. * indicates P<0.05
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影响, 我们建议在利用真核微型生物监测水质时,
必须建立在全面了解该地区不同时期、不同地点

的真核微型生物多样性的基础上。

我们的研究数据表明, 珠江广州段和西江广东

段水体受到氮、磷的严重污染, 普遍处于劣V类

(57个样本, 占据了69%); 丰水期总磷浓度普遍低于

枯水期, 西江广东段化学需氧量浓度普遍高于珠江

广州段(图 4)。排序分析和相关性检验(图 5、表 2)

表明, 真核微型生物群落结构与化学需氧量、高锰

酸盐指数、氨氮、总氮、总磷等水质监测相关理

化因子显著相关, 能够较好地反映水质状况。化学

需氧量和高锰酸盐指数代表着样点受有机物污染

的程度
[35], 其对真核微型生物群落结构有着显著的

影响
[36, 37]

。过量的氨氮会影响细胞膜稳定性及酶

水解反应, 导致生物代谢缓慢, 严重时可导致生物

死亡
[38], 文献报道原生生物、金藻、硅藻与氨氮之
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图 5    丰水期样本(a)、枯水期样本(b)、珠江广州段(c)和西江广东段(d)样本真核微型群落结构与理化因子典范对应分析

Fig. 5    Canonical correspondence analysis (CCA) between physicochemical factors and microbial eukaryotic community structures of wet
season (a), dry season (b), Guangzhou Reach of the Pearl River (c) and Guangdong Reach of the Xijiang River (d)
绿色代表样本, 蓝线代表理化因子, CCA axis 1代表排序轴1, CCA axis 2代表排序轴2。Temp代表温度, DO代表溶氧量, pH代表酸碱

度, CODCr代表化学需氧量, CODMn代表高锰酸盐指数, AN代表氨氮, TN代表总氮, TP代表总磷

Samples are in green, physicochemical factors are represented by blue lines, the first axis is represented by CCA axis 1, the second axis is
represented by CCA axis 2. Temp represents temperature, DO represents dissolved oxygen, pH represents acidity and alkalinity, CODCr

represents chemical oxygen demand, CODMn represents permanganate index, AN represents ammonia nitrogen, TN represents total nitrogen,
TP represents total phosphorus
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间呈现显著正相关
[12]

。总氮和总磷通过影响浮游

藻类的光合作用对其生长进行调控, 从而又影响了

异养真核微型生物类群
[39—43]

。总氮和总磷是导致

水体富营养化的主要理化因子
[44], 此类营养盐主要

来源于工业废水和生活污水, 而西江广东段与珠江

广州段周边工业废水和生活污水排放量巨大
[15]

。

此外, 本研究发现, 研究区域总氮和总磷的季节性

变化不明显, 但枯水期高于丰水期, 这可能是由于

丰水期水量大, 物理稀释作用导致总氮和总磷浓度

降低, 也可能是因为丰水期水生生物活动频繁, 大

量消耗了水体中的营养盐
[35]
。

某些真核微型生物, 会出现或大量存在于在不

同污染程度的水域中, 从而可以作为水质评判的指

示物种。许恒龙等
[12]

发现Peridinium(多甲藻虫

属)的某些物种在较为清洁的水体中丰度较高, 可
作为潜在的敏感类群。杨金鹏等

[45]
发现Uronemella

(尾丝虫)在富营养水体中有较高的丰度, 可作为潜

在的耐污类群。本研究分别筛选出1个、8个末端

限制性片段作为候选的敏感和耐污片段, 并根据数

据库给出了大致的物种/类群信息, 但由于缺乏具

体的碱基信息, 这些片段具体代表哪些物种还有待

进一步研究。
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season
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西江广东段
Xijiang

温度Temp 0.0021 0.1695* 0.1329* 0.0351
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P<0.05
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Tab. 3   Potential indicative T-RFs

片段长度The
length of T-RF A B P

优
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391 1.0000 0.2222 0.035*
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注: A代表该片段仅在水质类别为优/重度污染的样本组间
存在的概率, B代表该片段在水质类别为优/重度污染的样本组
内存在的概率。P代表检验值, * 表示显著性水平P<0.05

Note: A represents  the  probability  that  the  T-RF  were  only
present  in  high  water  quality  samples/poor  quality  samples, B
represents the probability that the T-RFs were detected among all
high water quality samples/poor quality samples. P represents test
value. * indicates P<0.05
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MOLECULAR DIVERSITIES OF PLANKOTIC MICROBIAL EUKARYOTES IN
THE PEARL RIVER AND THEIR RELATIONSHIP WITH WATER

ENVIRONMENT

ZHU Chang-Yu, LU Kai-Hui and YI Zhen-Zhen
(Guangzhou Key Laboratory of Subtropical Biodiversity and Biomonitoring, School of Life Science, South China Normal University,

Guangzhou 510631, China)

Abstract: To analyze the molecular diversity of planktonic microbial eukaryotes as well as relationships between the
community structures and physicochemical factors based on the terminal restriction fragment length polymorphism (T-
RFLP), water samples were collected from 43 sites in Guangzhou Reach of Pearl River and Guangdong Reach of Xiji-
ang River during wet season and dry season, respectively. The results revealed that water bodies of Guangzhou Reach
of Pearl River and Guangdong Reach of Xijiang River were seriously polluted by nitrogen and phosphorus, and the
water were in poor quality. The diversity indexes of planktonic microbial eukaryotes in Guangdong Reach of Xijiang
River were higher than those in Guangzhou Reach of Pearl River. The Shannon-Wiener indexes of samples collected in
wet season were lower than those in dry season. There were significant differences in community structures of microbi-
al eukaryotes from different seasons and regions. The community structures of planktonic microbial eukaryotes in Pearl
River were affected by chemical oxygen demand, permanganate index, ammonia nitrogen, total nitrogen and total phos-
phorus. However, correlation coefficients between community structures and physicochemical factors were different
depending on seasons and regions. In addition, one T-RF and six T-RFs were selected as possible sensitive species
(Cystobasidium sp. or Protostelium nocturnum) and pollution-tolerant species (Acanthamoeba hatchetti, Babesia bi-
cornis, Blastocystis sp., Botryosphaerella sudetica, Candida caryicola, Coccomyxa simplex, Cryptomonas ovata, Filos
agilis, Stenophora robusta, Sulfonecta uniserialis and Theileria sp. etc.), respectively.

Key words: The Pearl River; Microbial eukaryote; 18S rDNA; T-RFLP; Molecular diversity
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附表 1　采样点信息

Appendix Tab. 1　Information of sampling sites

样品名Sample name 经度Longitude 纬度Latitude 样本描述Sample description 地点描述Location description

GC1 113°47′37.211′′ 23°45′8.2548′′ 广州参照点1 流溪河国家森林公园

GC2 113°5′27.650′′ 23°9′2.988′′ 广州参照点2 思贤窖

GC3 112°53′8.001′′ 23°9′39.5604′′ 广州参照点3 三水区东平水道

GC4 113°20′45.229′′ 23°4′56.1755′′ 广州参照点4 海珠湿地公园

GC5 113°17′44.88″ 22°53′35.6855′′ 广州参照点5 顺德水道

GC6 113°37′26.4936′′ 23°6′44.5932′′ 广州参照点6 刘屋洲水道

GC7 113°11′46.7088′′ 23°26′20.0543′′ 广州参照点7 秀全水库

GG1 113°13′23.4875′′ 23°12′1.7748′′ 广州工业点1 石门水厂工业区

GG2 113°13′55.9344′′ 23°9′51.6455′′ 广州工业点2 松北工业区

GG3 113°18′13.2228′′ 23°3′45.2556″ 广州工业点3 南华西工业区

GJ1 113°14′42.0972″ 23°6′31.6691′′ 广州交通点1 芳村码头

GJ2 113°18′22.4604″ 23°6′35.3339′′ 广州交通点2 中大码头

GJ3 113°26′17.1095′′ 23°5′59.8524′′ 广州交通点3 嘉利码头

GN1 113°18′58.5503′′ 23°5′2.85′′ 广州农田点1 上冲果树公园

GN2 113°28′4.1016″ 23°7′9.966″ 广州农田点2 大沙北

GN3 113°29′8.7756″ 22°53′23.838″ 广州农田点3 东涌

GR1 113°37′48.2051′′ 22°45′34.9128″ 广州入海口1 南沙天后宫

GR2 113°29′30.4224′′ 23°3′55.134′′ 广州入海口2 黄埔大桥

GR3 113°40′18.1272″ 22°38′29.1623′′ 广州入海口3 新龙特大桥

GS1 113°13′52.1508″ 23°7′42.4739′′ 广州生活点1 珠岛花园

GS2 113°15′28.0835′′ 23°5′48.5411′′ 广州生活点2 太古仓

GS3 113°20′13.4484′′ 23°7′4.5552′′ 广州生活点3 猎德涌

XG1 112°48′9.0108″ 23°5′34.0475′′ 西江工业点1 肇庆市高要区

XG2 112°56′33.0539′′ 22°55′15.6792″ 西江工业点2 佛山市高明区

XG3 112°55′54.0156″ 22°44′4.4592″ 西江工业点3 江门市鹤山市

XG4 113°7′31.5372′′ 22°33′17.0352″ 西江工业点4 江门市江海区

XG5 113°30′21.0923′′ 22°16′44.4575′′ 西江工业点5 中山市坦洲镇

XJ1 112°48′17.7551′′ 23°5′58.2792′′ 西江交通点1 肇庆市高要区

XJ2 112°54′26.3556′′ 22°54′0.864″ 西江交通点2 佛山市高明区

XJ3 113°1′57.5436″ 22°48′23.2271′′ 西江交通点3 江门市鹤山市

XJ4 113°11′6.8459′′ 22°35′9.3227′′ 西江交通点4 江门市江海区

XJ5 113°25′28.9488′′ 22°13′8.1012′′ 西江交通点5 中山市坦洲镇

XN1 112°47′54.4019′′ 23°5′24.6911′′ 西江农田点1 肇庆市高要区

XN2 112°51′48.8592′′ 22°57′21.5136′′ 西江农田点2 佛山市高明区

XN3 113°4′52.176′′ 22°41′48.8112′′ 西江农田点3 江门市鹤山市

XN4 113°5′25.1592′′ 22°32′52.908′′ 西江农田点4 江门市江海区

XN5 113°24′40.5684′′ 22°13′34.6008′′ 西江农田点5 中山市坦洲镇

XR1 113°25′14.4587′′ 22°12′55.5731′′ 西江入海口 中山市坦洲镇

XS1 112°47′47.5008′′ 23°5′22.1316′′ 西江生活点1 肇庆市高要区

XS2 112°54′22.7664″ 22°54′5.4756″ 西江生活点2 佛山市高明区

XS3 112°57′38.0952′′ 22°46′33.6″ 西江生活点3 江门市鹤山市

XS4 113°5′27.6504′′ 22°32′26.9843′′ 西江生活点4 江门市江海区

XS5 113°31′16.4387′′ 22°16′25.4568′′ 西江生活点5 中山市坦洲镇



附表 2　理化因子数据

Appendix Tab. 2　Physicochemical factors

样本
Sample

温度Temp
(℃) pH 盐度Salinity

(‰)
溶氧量DO

(mg/L)
化学需氧量

CODCr (mg/L)
高锰酸盐指数
CODMn (mg/L)

氨氮AN
(mg/L)

总氮TN
(mg/L)

总磷TP
(mg/L)

水质类别The rank
of water quality

GC1_1 27.4 7.82 0.088 8.2 8 1.46 0.12 0.2 0.037 Ⅰ、Ⅱ类

GC2_1 26.2 6.87 0.13 7.9 5 1.03 0.24 1.4 0.046 Ⅳ类

GC3_1 26.7 6.97 0.134 7.7 7 1.31 0.28 1.3 0.062 Ⅳ类

GC4_1 33 8.75 0.196 7.8 8 1.25 0.11 0.5 0.02 Ⅰ、Ⅱ类

GG1_1 27.9 7.07 0.232 1.2 70 15 9.9 12.2 0.435 劣Ⅴ类

GG2_1 27.8 7.13 0.265 0.2 101 30.9 18.5 20.4 0.705 劣Ⅴ类

GG3_1 31.1 7.44 0.191 5.4 23 8.46 3.4 5.1 0.186 劣Ⅴ类

GJ1_1 28.5 7.07 0.17 2.7 18 5.08 2.36 3.5 0.104 劣Ⅴ类

GJ2_1 30.5 7.06 0.167 3 8 3.3 2.6 3.6 0.092 劣Ⅴ类

GJ3_1 29.9 7.02 0.177 3.6 7 2.58 2.7 5.6 0.106 劣Ⅴ类

GN1_1 29.9 7 0.265 0.1 17 7.92 19.8 23.8 0.745 劣Ⅴ类

GN2_1 29.4 6.64 0.292 4.4 23 5.32 5.6 7.4 0.178 劣Ⅴ类

GN3_1 32 7.1 0.208 3.6 12 4.58 1.76 3.6 0.104 劣Ⅴ类

GR1_1 28.8 7.29 0.171 4.9 3.5 1.68 0.56 2.1 0.076 劣Ⅴ类

GR2_1 30.3 7.04 0.092 2.7 14 1.7 0.56 1.8 0.064 Ⅴ类

GR3_1 32.9 8 0.207 7 16 1.92 0.6 2 0.044 Ⅴ类

GS1_1 30.7 6.95 0.177 0.7 18 6.2 3.1 4.2 0.116 劣Ⅴ类

GS2_1 28.9 7.19 0.147 4.1 5 2.66 1.3 1.6 0.064 Ⅴ类

GS3_1 30 6.3 0.189 0.9 11 6.18 2 5.3 0.114 劣Ⅴ类

XG1_1 29.1 6.88 0.31 3.1 38 9.68 2.7 8 0.272 劣Ⅴ类

XG2_1 31.6 7.45 0.283 5.6 18 6.34 4.7 6.8 0.22 劣Ⅴ类

XG3_1 28 7.22 0.173 3.2 42 19.4 4 8.2 0.256 劣Ⅴ类

XG4_1 26.1 7.01 0.174 6.5 10 2.8 0.2 1.6 0.269 Ⅴ类

XG5_1 27.6 6.93 0.031 1.8 25 10.44 8.7 10 0.49 劣Ⅴ类

XJ1_1 26.9 7.6 0.206 7.6 4 1.3 0.21 3.6 0.086 劣Ⅴ类

XJ2_1 29.4 7.54 0.146 6.6 4.5 2.06 0.49 1.2 0.027 Ⅳ类

XJ3_1 27.3 7.51 0.155 6.8 2.8 1.38 0.5 0.6 0.037 Ⅲ类

XJ4_1 25.6 7.28 0.16 7.4 3.3 1.42 0.87 1.7 0.042 Ⅴ类

XJ5_1 27 7.03 0.152 6.5 16 2.31 0.48 1.1 0.042 Ⅳ类

XN1_1 29.5 6.87 0.418 2.8 32 9.16 3.5 8.6 0.342 劣Ⅴ类

XN2_1 30 4.4 0.175 6.88 14 4.08 1.02 3.2 0.082 劣Ⅴ类

XN3_1 27.6 6.02 0.191 7.7 12 1.76 0.4 0.8 0.056 Ⅲ类

XN4_1 26.8 7.42 0.172 5.6 2 1.5 1.3 2.7 0.061 劣Ⅴ类

XN5_1 29.4 6.94 0.252 6.6 14 2.93 0.52 1.4 0.09 Ⅳ类

XR1_1 26.5 6.7 0.151 6.5 12 3.26 0.42 1.4 0.078 Ⅳ类

XS1_1 28.9 6.81 0.473 3.2 25 8.72 2.2 8 0.304 劣Ⅴ类

XS2_1 29.2 7.52 0.144 6.5 10.6 2.42 0.61 1.4 0.035 Ⅳ类

XS3_1 29.8 7.04 0.219 2.8 36 8.06 7 9.6 0.262 劣Ⅴ类

XS4_1 26.2 7.56 0.163 6.7 9 1.66 0.1 0.8 0.03 Ⅲ类

XS5_1 29.6 7.13 0.217 0.1 150 52.2 33.5 37 0.95 劣Ⅴ类

GC1_2 20.8 7.23 0.083 7.6 3 1.04 0.06 2.3 0.055 劣Ⅴ类

GC2_2 18.8 7.71 0.155 8.4 8 2.06 0.32 2.2 0.104 劣Ⅴ类

GC3_2 18.6 7.69 0.152 8.1 5 1.52 0.43 2.4 0.098 劣Ⅴ类

GC4_2 19.1 8.31 0.214 9.8 3 1.74 0.01 0.5 0.055 Ⅰ、Ⅱ类

GC5_2 20.2 7.31 0.31 6.1 11.5 4.68 1.62 3.1 0.137 劣Ⅴ类



续附表 2

样本
Sample

温度Temp
(℃) pH 盐度Salinity

(‰)
溶氧量DO

(mg/L)
化学需氧量

CODCr (mg/L)
高锰酸盐指数
CODMn (mg/L)

氨氮AN
(mg/L)

总氮TN
(mg/L)

总磷TP
(mg/L)

水质类别The Rank
of water quality

GC6_2 19.3 7.64 0.154 8.2 4.3 1.93 0.5 2.9 0.131 劣V类

GC7_2 19.9 7.03 0.128 6.8 5 1.96 0.3 1.8 0.091 V类

GG1_2 18.3 7.26 0.333 1.3 17.7 4.64 10.2 11.7 0.822 劣V类

GG2_2 18.2 7.32 0.253 0.2 19.8 8.22 5.4 11.4 0.744 劣V类

GG3_2 22.5 7.2 0.282 0.4 22 8.85 9.8 11.1 0.901 劣V类

GJ1_2 19.4 7.07 0.28 1.9 17 6.32 5.5 8 0.32 劣V类

GJ2_2 19.7 7.09 0.25 2.3 12.2 4.51 3.2 7.3 0.251 劣V类

GJ3_2 18.3 7.03 0.384 3.2 22.2 4.69 2.16 8.4 0.17 劣V类

GN1_2 17.2 7.4 0.293 5.8 27.1 5.92 6.9 10.2 0.483 劣V类

GN2_2 18.3 7.31 0.3 5.2 30 4.02 5.1 7.5 0.277 劣V类

GN3_2 17.9 7.44 0.924 6.7 2.2 1.89 0.52 4.4 0.117 劣V类

GR1_2 18.9 7.71 10.52 8.8 18.9 3.01 0.1 2.5 0.088 劣V类

GR2_2 19.7 6.99 0.883 2.7 12.5 3.66 0.36 5.4 0.144 劣V类

GR3_2 19.8 7.76 6.081 8.2 7.1 2.05 0.34 1.8 0.114 V类

GS1_2 19.3 7.05 0.267 2.7 9 6.12 5.4 8 0.339 劣V类

GS2_2 20.5 6.99 0.276 0.8 8 5.8 5.3 7.2 0.326 劣V类

GS3_2 19.4 7.06 0.313 3.4 31.8 4.2 7.76 13.5 0.617 劣V类

XG1_2 20.8 6.77 0.636 4.6 47 8.6 6.5 10 1.778 劣V类

XG2_2 21.4 7.08 0.291 1.5 22 6.52 4 7.1 0.972 劣V类

XG3_2 24.7 7.26 0.429 4.8 44 6.2 6.8 16.3 0.966 劣V类

XG4_2 20.4 7.49 0.188 6.5 12 4.97 0.8 3.1 0.307 劣V类

XG5_2 21.8 7.18 0.392 2.2 36 5.36 7.7 8.4 0.643 劣V类

XJ1_2 20.1 7.52 0.156 7.7 6 1.74 0.3 0.5 0.121 III类

XJ2_2 20.7 7.59 0.159 7.6 6 1.92 0.15 1.3 0.101 IV类

XJ3_2 21.3 7.38 0.214 6.3 32 2.28 3.6 4.6 0.392 劣V类

XJ4_2 20.4 7.7 0.16 7.9 8 1.48 0.15 1 0.098 III类

XJ5_2 21.2 7.66 0.798 7.6 11 2.5 0.3 0.6 0.131 III类

XN1_2 21.1 6.96 0.471 3.1 49 11.55 6.5 10.5 1.599 劣V类

XN2_2 21.2 7.02 0.13 5.3 16 4.14 0.39 2.7 0.101 劣V类

XN3_2 20.7 7.69 0.164 8.6 19 1.2 0.59 2.3 0.196 劣V类

XN4_2 20.8 7.39 0.178 6.3 6 1.72 0.49 3.8 0.16 劣V类

XN5_2 22.4 7.88 0.393 8.8 14 2.43 0.2 1.1 0.101 IV类

XR1_2 21.1 7.63 0.344 7.3 9 1.96 0.2 0.8 0.124 III类

XS1_2 21 6.79 0.491 2.2 39.5 11.08 4.8 11.4 1.566 劣V类

XS2_2 21.6 7.53 0.184 6.7 12 2.74 2.9 6 0.261 劣V类

XS3_2 24.2 6.81 0.423 0.6 100 13.44 8.7 10.9 2.023 劣V类

XS4_2 20.6 7.48 0.172 6.4 12 1.59 0.41 2.5 0.147 劣V类

XS5_2 24.5 7.18 0.487 0.2 248 58.4 44.4 50.1 31.979 劣V类



附表 3　基于MICA工具的末端限制性片段对应物种预测

Appendix Tab. 3　Species prediction based on terminal restriction fragments and MICA tool

片段长度The
length of T-RF

GenBank登录号Accession
number 物种分类Taxonomy

76 AB055190 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Basidiomycota, Pucciniomycotina, Cystobasidiomycetes,
Cystobasidiales, Cystobasidiaceae, Cystobasidium, Cystobasidium sp.

76 FJ766481 Amoebozoa, Mycetozoa, Protosteliales, Protosteliaceae, Protostelium, Protostelium nocturnum
83 DQ504334 Alveolata, environmental samples

83 FJ648512 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Trebouxiophyceae, Trebouxiophyceae incertae sedis,
Coccomyxaceae, Coccomyxa, Coccomyxa simplex

83 EU446335 environmental samples

83 AB023471 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina,Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Saccharomycetales incertae sedis, Candida, Candida agrestis

83 AB013503 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Saccharomycetales incertaesedis, Candida melibiosica

83 AY242231 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Saccharomycetales incertaesedis, Candida, Candida sp.

83 AB013514 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Metschnikowiaceae, Clavispora, Clavispora/Candida clade

83 AY640202 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Metschnikowiaceae, Clavispora, Clavispora/Candida clade

83 DQ655699 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Metschnikowiaceae, Clavispora, Clavispora/Candida clade

83 AB013571 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Metschnikowiaceae, Clavispora, Clavispora/Candida clade

83 EF152415 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Metschnikowiaceae, Clavispora, Clavispora/Candida clade

83 EF152412 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Metschnikowiaceae, Clavispora, Clavispora/Candida clade

83 EF408189 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Metschnikowiaceae, Clavispora, Clavispora/Candida clade

83 X89518 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Metschnikowiaceae, Clavispora, Clavispora/Candida clade

83 AB013545 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Metschnikowiaceae, Clavispora, Clavispora/Candida clade

83 AB013547 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Metschnikowiaceae, Clavispora, Clavispora/Candida clade

83 AY611608 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Metschnikowiaceae, Candida, Candida sp.

83 AY520164 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Metschnikowiaceae, Metschnikowia, Metschnikowia chrysomelidarum

83 AY452053 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Metschnikowiaceae, Metschnikowia, Metschnikowia picachoensis

83 AY452055 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Metschnikowiaceae, Metschnikowia, Metschnikowia pimensis

83 AJ508272 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Metschnikowiaceae, Metschnikowia, Metschnikowia rancensis

117 U57695 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chlamydomonas, Chlamydomonas mutabilis

117 U57696 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chlamydomonas, Chlamydomonas nivalis

117 DQ009749 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Microglena, Microglena reginae

117 AF517100 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chlamydomonas, unclassified Chlamydomonas

117 AJ410445 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas actinochloris

117 U70783 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas asteroidea

117 AF517095 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas augustae

117 AF517092 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas brevispina

117 GU117585 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas insignis

117 AF514402 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas rostafinskii

117 AF514401 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas cf. platystigma

117 GU117584 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas cf. schussnigii
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117 AB504776 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas insignis

117 AF517091 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas reticulata

117 AF517089 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas paraserbinowii

117 AF517087 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae,Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas pichinchae

117 AJ410451 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas reticulata

117 AJ410448 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas reticulata

117 AJ410450 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas reticulata

117 AJ410449 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas reticulata

117 AJ410447 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas reticulata

117 GU117583 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas reticulata

117 U70791 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas reticulata

117 AF517090 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas rosae

117 AF517094 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas rosae

117 AF517093 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas rosae var. psychrophila

117 AF514400 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas rostafinskii

117 AF517086 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas sp.

117 AF517085 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Chlamydomonadales,
Chlamydomonadaceae, Chloromonas, Chloromonas variabilis

117 AF113506 Archaeplastida, Viridiplantae, Streptophyta, Coleochaetophyceae, Coleochaetales,
Chaetosphaeridiaceae, Chaetosphaeridium, Chaetosphaeridium globosum

117 AJ250110 Archaeplastida, Viridiplantae, Streptophyta, Coleochaetophyceae, Coleochaetales,
Chaetosphaeridiaceae, Chaetosphaeridium, Chaetosphaeridium globosum

117 AF181094 Archaeplastida, Viridiplantae, Streptophyta, Coleochaetophyceae, Coleochaetales,
Chaetosphaeridiaceae, Chaetosphaeridium, Chaetosphaeridium ovalis

117 AF032723 Archaeplastida, Viridiplantae, Streptophyta, Charophyceae, Charales, Characeae, Chara, Chara
andina

117 AF032724 Archaeplastida, Viridiplantae, Streptophyta, Charophyceae, Charales, Characeae, Chara, Chara
andina

117 AF032725 Archaeplastida, Viridiplantae, Streptophyta, Charophyceae, Charales, Characeae, Chara, Chara
aspera

117 AJ581914 Archaeplastida, Viridiplantae, Chlorophyta, Chlorophyceae, Sphaeropleales, Neochloridaceae,
Botryosphaerella, Botryosphaerella sudetica

117 FJ971856 Stramenopiles, Bicosoecida, Filos, Filos agilis

192 AF251939 Amoebozoa, Discosea, Longamoebia, Centramoebida, Acanthamoebidae, Acanthamoeba,
Acanthamoeba hatchetti

192 AY488125 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Candida, Candida caryicola

235 AJ566178 Cryptophyceae, Cryptophyta, Cryptomonadales, Cryptomonadaceae, Cryptomonas, Cryptomonas
ovata

376 AB330056 environmental samples, uncultured eukaryote

376 EU050966 environmental samples, uncultured eukaryote

377 U97108 Alveolata, Ciliophora, Intramacronucleata, Armophorea, Armophorida, Caenomorphidae,
Sulfonecta, Sulfonecta uniserialis

377 FJ459760 Alveolata, Apicomplexa, Conoidasida, Gregarinasina, Eugregarinorida, Stenophoricae,
Stenophoridae, Stenophora, Stenophora robusta

377 FJ668369 Alveolata, Apicomplexa, Aconoidasida, Piroplasmida, Theileriidae, Theileria, Theileria sp.

391 AF419313 Alveolata, Apicomplexa, Aconoidasida, Piroplasmida, Babesiidae, Babesia, Babesia bicornis

391 DQ060422 Alveolata, Apicomplexa, Conoidasida, Coccidia, Eucoccidiorida, Eimeriorina, Cryptosporidiidae,
Cryptosporidium, Cryptosporidium andersoni

391 AB210854 Alveolata, Apicomplexa, Conoidasida, Coccidia, Eucoccidiorida, Eimeriorina, Cryptosporidiidae,
Cryptosporidium, Cryptosporidium canis
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length of T-RF

GenBank登录号Accession
number 物种分类Taxonomy

391 AF112576 Alveolata, Apicomplexa, Conoidasida, Coccidia, Eucoccidiorida, Eimeriorina, Cryptosporidiidae,
Cryptosporidium, Cryptosporidium canis

391 EF527180 environmental samples

391 AB013502 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Diutina, Diutina rugosa

391 EF371020 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Diutina, Diutina rugosa

391 GU144663 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Diutina, Diutina rugosa

406 DQ868348 Alveolata, Ciliophora, Intramacronucleata, Oligohymenophorea, Peritrichia, Sessilida,
Vorticellidae, Vorticella, Vorticella convallaria

406 DQ190468 Alveolata, Ciliophora, Intramacronucleata, Oligohymenophorea, Peritrichia, Sessilida,
Vorticellidae, Vorticella, Vorticella fusca

406 DQ487201 Alveolata, Ciliophora, Intramacronucleata, Oligohymenophorea, Peritrichia, Sessilida,
Vorticellidae, Vorticella, Vorticella sp.

406 DQ868349 Alveolata, Ciliophora, Intramacronucleata, Oligohymenophorea, Peritrichia, Sessilida,
Vorticellidae, Vorticella, Vorticella sp.

406 DQ868353 Alveolata, Ciliophora, Intramacronucleata, Oligohymenophorea, Peritrichia, Sessilida,
Zoothamniidae, Zoothamnium, Zoothamnium sp.

406 AB013559 Opisthokonta, Fungi, Dikarya, Ascomycota, Saccharomycotina, Saccharomycetes,
Saccharomycetales, Saccharomycetales incertae sedis, Starmerella, Starmerella apicola

406 AB091237 Stramenopiles, Blastocystis, Blastocystis hominis
406 AF408425 Stramenopiles, Blastocystis, Blastocystis hominis
406 AF408426 Stramenopiles, Blastocystis, Blastocystis hominis
406 EF209018 Stramenopiles, Blastocystis, Blastocystis sp.

406 AY919721 environmental samples, uncultured freshwater eukaryote

406 DQ103870 environmental samples, uncultured marine eukaryote

406 DQ103851 environmental samples, uncultured marine eukaryote

406 EF526727 environmental samples, uncultured marine eukaryote

406 DQ310260 environmental samples, uncultured marine eukaryote

406 DQ310329 environmental samples, uncultured marine eukaryote

406 EF526796 environmental samples, uncultured marine eukaryote

406 EF526717 environmental samples, uncultured marine eukaryote

406 EF527191 environmental samples, uncultured marine eukaryote

406 EF526811 environmental samples, uncultured marine eukaryote

406 EF526835 environmental samples, uncultured marine eukaryote

406 EF527104 environmental samples, uncultured marine eukaryote

406 EF526761 environmental samples, uncultured marine eukaryote

406 EF526987 environmental samples, uncultured marine eukaryote

406 EF527059 environmental samples, uncultured marine eukaryote

406 EF526994 environmental samples, uncultured marine eukaryote

406 EF526754 environmental samples, uncultured marine eukaryote

406 EU371181 environmental samples, uncultured marine eukaryote

406 EU446330 environmental samples, uncultured marine eukaryote

406 GU246582 environmental samples, uncultured marine eukaryote
406 GU246579 environmental samples, uncultured marine eukaryote


