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摘 要：微生物抗氧化功能在大健康资源开发领域极具应用前景，但现阶段其在连续生态梯度下

的空间分布规律尚不清晰。【目的】解析拉沙山流域原核生物抗氧化功能基因的多样性及空间分

布特征。【方法】采用空间全覆盖九宫格采样策略，在流域及其 12 个亚流域共布设 117 个样点。

基于 16S rRNA 基因高通量测序数据，结合 PICRUSt2 进行功能预测。【结果】共鉴定出 38 个与

抗氧化物质合成相关的基因，归为 12 个功能类别。抗氧化基因的多样性与总丰度在拉沙山流域

内呈非均匀分布，下游为基因种类与丰度的高值区。非酶抗氧化物质相关基因在功能类别数量与

丰度上占主导地位 (7 类，0.005 270−0.007 657)，其中谷胱甘肽 (glutathione, GSH)和硫氧还蛋白

(thioredoxin, Trx)相关基因丰度最高。单基因整体丰度差异 (CV=125.85)主要源于亚流域内部

(CV=77.23)；将抗氧化基因按合成物质归类后，变异特征发生逆转。【结论】原核生物抗氧化功

能基因在流域内存在空间分布差异，具有多重胁迫耦合特征的流域下游是抗氧化基因多样性与总

丰度的热点区。本研究可为优质抗氧化菌株的定向筛选提供生态学依据。
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Abstract: Microbial antioxidant functions hold significant application potential in the development 

of holistic health resources, yet their spatial distribution patterns across continuous ecological 

gradients remain poorly understood. [Objective] To analyze the diversity and spatial distribution 

characteristics of antioxidant function-related genes in prokaryotes within the Lasha Mountain 

watershed. [Methods] A spatially exhaustive nine-grid sampling strategy was employed, with 

117 sampling points established across the watershed and its 12 sub-basins. PICRUSt2 was used 

for functional prediction based on high-throughput sequencing data of the 16S rRNA gene. 

[Results] A total of 38 genes associated with antioxidant compound synthesis were identified and 

categorized into 12 functional groups. The diversity and total abundance of antioxidant function-

related genes were unevenly distributed within the Lasha Mountain watershed, with the 

downstream region exhibiting higher gene diversity and abundance. The genes associated with non-

enzymatic antioxidant compounds dominated both in functional category richness (7 categories) 

and abundance (0.005 270−0.007 657), with glutathione and thioredoxin genes exhibiting the 

highest abundance. The overall abundance variation of individual genes (CV=125.85) primarily 

originated within sub-basins (CV=77.23). After the antioxidant function-related genes were 

classified by synthesized compounds, the pattern of variation reversed. [Conclusion] The 

antioxidant function-related genes of prokaryotes exhibit spatial distribution differences in the 

watershed, and the downstream area—characterized by multiple coupled stress conditions—is a 

hotspot for the diversity and total abundance of such genes. This study provides an ecological basis 

for the targeted screening of high-quality antioxidant strains.

Keywords: holistic health; watershed; functional microorganism; spatial distribution; resource 

development
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在“健康中国 2030”背景下[1]，慢性非传染

性疾病防控已成为公共健康领域的重要议题[2]。

氧化应激被认为是其发生发展的关键机制之

一[3-4]，因此开发安全、高效的抗氧化干预手段

具有重要现实意义[5]。抗氧化物质可清除活性氧

(reactive oxygen species, ROS)、延缓衰老并预防

氧化应激相关疾病，已广泛应用于食品、医药

和化妆品等领域[6-8]。随着天然抗 ROS 氧化剂市

场需求持续增长，来源安全、功能稳定的新型

抗氧化资源开发成为研究热点[9-10]。相较于存在

潜在副作用的合成抗氧化剂[11-13]，以及生产效

率和资源稳定性受限的动植物源抗氧化剂[14]，

微生物因代谢多样性高、环境适应能力强、易

于培养且可规模化生产等优势[15-17]，成为天然

抗氧化资源开发的重要潜在来源，在大健康领

域具有良好应用前景[18]。

微生物源抗氧化资源开发的核心在于高效

获取功能菌株[19]，但当前仍多依赖随机分离与

活性检测，存在效率低、周期长、命中率不高

等问题[20-21]，亟需发展基于生态规律的定向筛

选策略。微生物生态学研究表明，环境因子可

驱动微生物群落结构与功能的空间分异[22-23]，

氧化还原状态、污染水平和营养条件等会对微

生物抗氧化相关功能产生选择压力，进而影响

功能类群分布格局[20,24-26]。因此，从空间分布角

度解析微生物抗氧化功能不仅有助于揭示其生

态分异机制，也有望通过识别功能热点区域提

升定向筛选效率。然而，目前相关研究仍多聚

焦于单一菌株筛选，针对微生物抗氧化功能空

间分布规律的系统研究较为缺乏，尤其在流域

这类连续生态梯度系统中更为薄弱。

开展此类研究的关键在于选择合适的功能

表征指标。抗氧化功能基因可作为表征微生物

抗氧化潜力的重要生物标志物[27]。(1)从分子功

能看，该类基因直接参与 ROS 清除、氧化还原

稳态维持及氧化胁迫响应调控，是微生物实施

抗氧化策略的重要遗传基础；(2)从生态指示属

性看，群落中相关基因的组成、多样性及丰度

变化，既能反映微生物潜在抗氧化功能强弱，

也可在一定程度上指示其对环境氧化胁迫的响

应与适应过程。与传统评价指标相比，抗氧化

功能基因具有明显优势：相较于仅反映分类组

成的物种信息，其更能直接表征功能属性[28]；

相较于依赖分离培养的单菌株活性测定，其可

覆盖大量未培养微生物，适用于复杂环境中群

落整体抗氧化潜力的高通量评估[29]；相较于单

一酶活或代谢物指标，其可整合酶促、非酶抗

氧化及调控机制等多层面信息[28]。尽管基因层

面信息主要反映潜在功能而非即时表达水平，

但在大尺度空间比较、功能热点识别及资源初

筛中仍具有较好的稳定性与可比性。

流域生态系统具有连续的环境梯度、明确

的生态边界以及水陆耦合的物质循环与能量流

动特征；同时，流域内部层级分明的亚流域结

构使其能够在同一生态框架下实现单元对比分

析。因此，流域是研究微生物抗氧化功能空间

分布格局的理想单元[30-32]。基于此，本研究以

拉沙山流域为研究对象，结合系统空间采样、

16S rRNA 基因高通量测序和 PICRUSt2 功能预

测，系统解析原核生物抗氧化功能基因的多样

性特征与空间分布格局，重点回答以下问题：

抗氧化功能基因在流域尺度上的多样性及空间

分布特征如何?不同抗氧化策略相关基因是否存

在分布差异?其空间变异主要来源于哪些因素?本

研究结果以期为微生物抗氧化资源的生态指向

性挖掘提供理论依据，并为抗氧化功能菌株的

定向筛选提供科学支撑。

1　　材料与方法材料与方法

1.1　研究区域与样地设置

1.1.1　研究区域概述

研究区域位于云南省怒江傈僳族自治州

兰坪县云岭省级自然保护区拉沙山 (26°20′N, 

99°15′E)，地处横断山脉南缘，是青藏高原向云

贵高原过渡的关键地带(图 1)。该区域山势陡峭，
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海拔梯度显著(2 400−4 000 m)，呈现明显的垂直

地带性分布特征。气候属亚热带高原季风气候，

干湿季分明，年均降雨量约 910 mm，集中于

5−10 月。植被类型丰富，包括高海拔暗针叶林、

中海拔针阔混交林、中低海拔阔叶落叶林及低

海拔常绿阔叶林。作为横断山脉典型山地流域，

该区域保留了较完整的原始森林生态系统，是

开展山地生态功能研究的代表性区域[33]。

1.1.2　样点设置与样品采集

为揭示拉沙山流域原核生物抗氧化功能基

因的多样性与空间分布格局，本研究采用九宫

格采样策略[34]，在流域范围内进行空间均匀布

设(图 2A)。

在流域整体尺度上布设 9 个基础样点以获

取宏观背景信息。同时选取 12 条具有空间代表

性的主要支流，以其集水区为单元划分为 12 个

亚流域(图 2B)，各亚流域内按九宫格法分别布

设 9 个样点，网格间距依据实际面积进行调整。

排除重叠样点后，最终确定 111 个有效样点。

各样点采用五点混合法进行采样[35]。陆域

样点采样前清除表层落叶及碎石；水域样点筛

除可见杂质后，采集 0−20 cm 深度的土壤或沉

积物。每个样点 5 个子样混合为 1 个复合样品，

置于无菌锡纸袋中带回实验室，并于−80 ℃保存

备用。

1.2　高通量测序及微生物 ASV 特征表

的获取

采用第二代测序技术中的扩增子测序技术，

对 16S rRNA 基因 V3−V4 区域片段进行测序。

使用 E.Z.N.A.® Soil DNA Kit (Omega Bio-tek 公

司)提取样品总 DNA。DNA 浓度与纯度通过

NanoDrop (ThermoFisher Scientific 公司) 检测，

并采用 1% 琼脂糖凝胶电泳验证 DNA 完整

性[36]。采用引物 338F (5′-ACTCCTACGGGAGG 

CAGCAG-3′)和 806R (5′-GGACTACHVGGGTW 

TCTAAT-3′)扩增原核生物 16S rRNA 基因。PCR

反应体系(20 μL)：5×FastPfu Buffer 4 μL，dNTPs 

(2.5 mmol/L) 2 μL，正、反向引物(5 μmol/L)各

0.8 μL， FastPfu DNA Polymerase (5 U/μL) 

0.4 μL，模板 DNA 10 ng，补充 ddH2O 至 20 μL。

图1　研究区域三维地貌图

Figure 1　Three-dimensional topographic map of the study area. The red box indicates the study area. The map 

of Yunnan Province is based on the standard map with map approval number GS(2024)0650; The boundaries of 

the study area have been annotated on this map, whilst the boundaries of the base map remain unchanged; The 

review number for the 3D topographic map of the Lasha River Basin is Yun S (2026) No. 15.
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PCR 反应程序：95 ℃ 3 min；95 ℃ 30 s，55 ℃ 

30 s，72 ℃ 30 s，共 27 个循环；72 ℃ 10 min 

(PCR 仪，ThermoFisher Scientific 公司)[37]。

PCR 产物经 2% 琼脂糖凝胶回收后，使用

AxyPrep DNA Gel Extraction Kit (Axygen 

Biosciences 公司)纯化，并通过 QuantiFluorTM-ST 

(Promega 公司)进行定量。根据 Illumina NovaSeq

平台标准流程构建 PE250 文库并进行双端测序。

图2　研究区样点分布与亚流域划分

Figure 2　Distribution of sampling points and delineation of sub-basins in the study area. The main channel 

flows from west to east; Schematic Map of the Lasha River Basin; Review No. Yun S (2026) 15. A: Spatial 

distribution map of sampling points; B: Sub-basin delineation map.
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原始 fastq 文件通过 QIIME 2 进行处理[38]。

采用 DADA2 插件进行质量控制、去噪、拼接及

嵌合体去除，生成扩增子序列变体 (amplicon 

sequence variant, ASV)特征表[39]。ASV 代表序列

比对至预训练的 Greengenes 数据库进行物种注

释，置信度阈值设为 70%[40]。同时剔除非细菌

序列用于后续分析。

1.3　PICRUSt2 功能预测

基于 ASV 特征表，使用 PICRUSt2 工具预

测原核生物综合型代谢功能谱[28]。所有样点功

能基因相对丰度经归一化处理，使每个样点功

能基因总和为 1。

共注释获得 8 080 个 Kyoto encyclopedia of 

genes and genomes (KEGG)功能基因。进一步筛

选与抗氧化物质合成相关的基因，共鉴定 38 个

抗氧化功能基因，归为 12 个功能类别。(1)抗氧

化 酶 类 基 因 ： 超 氧 化 物 歧 化 酶 (superoxide 

dismutase, SOD)、过氧化物酶(peroxidase, PRX)、

过氧化氢酶(catalase, CAT)。(2)非酶抗氧化相关

基因：硫氧还蛋白(thioredoxin, Trx)、谷胱甘肽

(glutathione, GSH)、 谷 氧 还 蛋 白 (glutaredoxin, 

Grx)、类胡萝卜素 (carotenoids, CAR)、生育酚

(vitamin E, VE)、β-羟基丁酸(β-hydroxybutyrate, 

β -HB)、热休克蛋白 (heat shock protein, HtpX)。

(3) 氧 化 应 激 响 应 调 控 因 子 ： ferric uptake 

regulator (Fur) 家 族 及 lysR-type transcriptional 

regulator (LysR)家族转录调控因子 [数据已上传

ScienceDB 数据库(https://www.scidb.cn)，CSTR

编号为 31253.11.sciencedb.31874]。

1.4　数据分析方法

采用 α 多样性指数评估样本内抗氧化基因

多样性，包括 Observed Richness (基因类别数)、

Shannon 指数、Simpson 指数(1-D)及 Pielou 均匀

度指数。通过变异系数 (coefficient of variation, 

CV)及单因素方差分析(one-way ANOVA)比较不

同样点及亚流域间抗氧化基因丰度差异。空间

插值分析采用 QGIS 软件，基于普通克里金

(Ordinary Kriging)方法对基因丰度及多样性指标

进行空间插值，生成连续分布图。根据插值结

果识别暖色高值区(热点区)与冷色低值区，所有

地图统一空间参考系统与图例规范。

2　　结果与分析结果与分析

2.1　抗氧化功能基因的多样性及空间分

布格局

2.1.1　总抗氧化基因丰度的空间分布

拉沙山流域原核生物抗氧化功能基因总相

对丰度在空间上并非均匀分布(图 3)。总相对丰

度范围为 0.009 343−0.012 460。高值区域主要集

中于流域北部，尤以在下游区域表现更为明显；

低值区域分布相对分散。

2.1.2　基于 38 个抗氧化基因的整体多样性

分析

为解析拉沙山流域原核生物抗氧化功能基

因的多样性特征，本研究基于 111 个样点的

38 个抗氧化功能基因进行了 α 多样性分析，

包括 Observed Richness 指数(基因数)、Shannon

指数、Simpson 指数 (1-D)和 Pielou 均匀度指

数，已上传 ScienceDB 数据库 (https://cstr.cn/

31253.11.sciencedb.31874)，CSTR 编号为 31253.11.

sciencedb.31874。结果表明，拉沙山流域原核生

物群落的抗氧化功能基因整体具有较高的丰富

度与均匀度。

具体而言，各样点的 Observed Richness 值

介于 29−37 之间，空间分布上存在基因数量的

差异，下游区域拥有相对较高的基因数量。此

外，各亚流域内 9 个样点存在颜色差异，提示

抗氧化功能基因多样性具有空间异质性。

Shannon 指数与 Simpson 指数的变化范围分

别为 2.818−3.121 和 0.925−0.950，整体数值较高
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且变异幅度较小，说明各样点基因丰富度和均

匀度总体较为均衡。

Pielou 均匀度指数介于 0.823−0.925 之间，

接近理论最大值 1，表明各样点内不同抗氧化基

因的丰度分布较为均匀。高均匀度区域主要聚

集在流域南侧，反映出该区域不存在单一或少

数基因占主导的情况(图 4)。

2.2　不同功能类别的多样性及空间分布

格局

2.2.1　三大类抗氧化基因的丰度及空间分布

三大类抗氧化基因总丰度对比显示，非酶

抗氧化物质相关基因总丰度最高，其值介于

0.005 270−0.007 657 之间，高于抗氧化酶类基因

(0.001 480−0.003 293)与氧化应激响应调控因子

基因(0.001 446−0.002 213)。根据非酶抗氧化物

质基因的丰度热点来看，高值区域分布在流域

下游区域(图 5)。

2.2.2　12 个功能类别的分布特征与相对

贡献

进一步对 12 个抗氧化功能类别进行空

间分布与相对贡献分析 (图 6、图 7，CSTR

编号为 31253.11.sciencedb.31874)。在 12 个功

能 类 别 中，GSH (0.001 320−0.003 443)与 Trx 

(0.002 168−0.002 697)相对丰度较高，提示其可

能在流域原核生物抗氧化体系中占据重要地位。

相较之下，酶类抗氧化基因丰度整体偏低且

区间相近，包括 SOD (0.000 576−0.001 224)、

PRX (0.000 521 − 0.001 375)和 CAT (0.000 454 −
0.001 302)。氧 化 应 激 响 应 调 控 因 子 (Fur：

0.001 016−0.001 767；LysR：0.000 283−0.000 689)

处于中等丰度水平。部分非酶类基因如 VE 和 β-HB

丰度极低，在部分样点中相对丰度为 0 或接近 0。

值得注意的是，GSH 与 SOD 作为生物体内

高度保守且广泛存在的核心抗氧化防御物质，

图3　拉沙山流域原核生物抗氧化功能基因总丰度热点分布图

Figure 3　 Hotspot distribution map of total abundance of antioxidant functional genes in prokaryotic 

microorganisms within the Lasha Mountain watershed. Schematic Map of the Lasha River Basin; Review No. 

Yun S (2026) 15.
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其丰度热点均集中分布于流域下游区域。

2.2.3　基于 12 个功能类别的多样性特征

将 38 个基因归并为 12 个功能类别后，

Observed Richness 值 (功能类别数 )介于 10−12

之间，其中包含全部 12 个类别的样点数量

最多。 Shannon 指数与 Simpson 指数分别为

2.078−2.149 和 0.848−0.867，Pielou 均匀度为

0.836 − 0.933 ( 图 8， CSTR 编 号 为 31253.11.

sciencedb.31874)。尽管 Observed Richness 空间

热点不如单基因层面清晰，但 Pielou 均匀度的

高值区仍主要聚集于流域南侧，与单基因层面

的均匀度空间格局一致。

2.3　抗氧化功能基因丰度变异在亚流域

单元内与单元间的差异

2.3.1　基于 38 个抗氧化基因的变异分析

为进一步刻画抗氧化功能的空间分异特征，

本研究基于 38 个抗氧化基因丰度数据，比较其

在 12 个亚流域间及流域内部的变异水平。

结果显示，抗氧化基因的总体变异系数

(overall CV=125.85)主要由亚流域内部变异贡献

(within-Group CV=77.23)， 而 非 亚 流 域 之 间

(between-Group CV=48.62)。这说明亚流域内部

的微环境差异可能是驱动抗氧化基因丰度波动

的主要来源。尽管有 15 个基因表现为亚流域间

图4　38个抗氧化基因α多样性指数分布

Figure 4　Distribution of alpha diversity indices for 38 antioxidant genes. Schematic map of the Lasha River 

Basin; Review No. Yun S (2026) 15. A: Observed Richness value; B: Shannon index; C: Simpson index; D: 

Pielou’s evenness index.
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图5　三大类抗氧化基因总丰度空间分布

Figure 5　Spatial distribution of total abundance for three major categories of antioxidant genes. Schematic map 

of the Lasha River Basin; Review No. Yun S (2026) 15. A: Enzymes; B: Non-enzymes; C: Regulatory factors of 

oxidative stress response.
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变 异 高 于 亚 流 域 内 变 异 ， 但 若 干 基 因 如

K03674、K13279、K02293、K09834、K03675、

K11187、K05910 等的亚流域内变异系数远高于

亚流域间，从而主导整体变异趋势(CSTR 编号

为 31253.11.sciencedb.31874)。

尽管总变异以亚流域内部变异为主，但单

因素方差分析显示，仍有 25 个基因在亚流域间

存在显著差异 (P<0.05)。其中，基因 K12502 

(VE 合成相关基因)在亚流域间差异最为显著

(P=1.58×10−5)，但该基因丰度极低(0−0.000 001)，

其高变异可能源于流域内部分样点的零星分布

(CSTR 编号为 31253.11.sciencedb.31874)。

进一步分析亚流域内部变异发现，有 9 个

基因的平均变异系数超过 100，涉及 VE (K09834、

K012502)、β-HB (K18122)、部分 Grx (K03674、

K03675)、 PRX (K11187、 K13279)、 CAR 

(K02293)及 Fur 家族 (K02076)相关基因。其中

K03674 在所有亚流域内均表现出极高变异(CV

均>100)，提示其可能对环境差异较为敏感；

而 Trx 相关基因(K00384)在各亚流域内丰度最

为稳定(平均 CV=6.563)，表明其受局部环境异

质 性 影响相对较小 (CSTR 编号为 31253.11.

sciencedb.31874)。

2.3.2　基于 12 个功能类别的变异分析

将 38 个抗氧化基因归并为 12 个功能类别

后，变异模式发生变化。总体变异系数下降

(Overall CV=46.223)，同时亚流域间的平均变异

系数(between-group CV=25.727)高于亚流域内部

变异(within-group CV=20.496)，与单基因层面的

结果呈相反趋势，提示功能基因的归类可能模

糊了单基因水平的细微差异特征。尽管如此，

Grx、GSH、β-HB 与 Trx 等类别仍表现为亚流域

内变异略高于亚流域间变异，与单基因层面

结论具有一定一致性 (CSTR 编号为 31253.11.

sciencedb.31874)。

图6　12类功能类别在总抗氧化基因丰度中的相对占比

Figure 6　Relative contribution of 12 functional categories to total antioxidant gene abundance.
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图7　部分抗氧化类别基因分布

Figure 7　Partial distribution of antioxidant gene categories. Schematic map of the Lasha River Basin; Review 
No. Yun S (2026) 15. A: GSH distribution; B: Trx distribution; C: SOD distribution.
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方差分析结果表明，12 个功能类别在不同

亚流域间均存在显著差异(P<0.05)，其中 LysR

和 PRX 类别的组间差异最为显著，P 值分别为

2.73×10−7 与 3.22×10−7 (CSTR 编号为 31253.11.

sciencedb.31874)。

进一步分析亚流域内部变异，VE 与 β-HB

类别的平均 CV 均超过 100，与相应基因层面的

高变异趋势一致；Trx 类别在各亚流域内均表

现出较高稳定性(平均 CV=3.353)，与单基因层

面 K00384 的稳定特征相吻合 (CSTR 编号为

31253.11.sciencedb.31874)。

3　　讨论讨论

本研究对拉沙山流域原核生物抗氧化功能

基因的多样性与分布格局进行了分析，发现其

多样性与总丰度在空间上并非均匀分布。尽管

拉沙山流域范围内抗氧化功能基因表现出较高

的丰富度与均匀度，仍可辨识出空间分布趋势：

流域下游区域不仅拥有最多的抗氧化基因种类，

同时也是总抗氧化基因丰度的热点区域。

这一空间耦合可能源于下游更强的环境压

力与微生物竞争。首先，下游区域更容易积累

外源胁迫因子(如重金属等)[41]，形成较强的环境

图8　12个功能类别的α多样性指数分布

Figure 8　Distribution of alpha diversity indices across 12 functional categories. Schematic map of the Lasha 

River Basin; Review No. Yun S (2026) 15. A: Observed Richness value; B: Shannon index; C: Simpson index 

(1-D); D: Pielou’s Evenness index.
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胁迫压力。为在这种环境中存活，生物会强化

其氧化应激防御系统[42-43]。其次，下游地区通

常同时汇集多源水体与营养物质，有利于维

持更高的微生物多样性及更活跃的代谢过

程[41,44-45]，进而加剧种间资源竞争。在竞争过程

中，部分微生物可通过分泌细菌素等拮抗方式

获取优势[46]，并可能利用活性氧(ROS)作为攻击

手段[47]，从而加剧环境氧化胁迫水平。因此，

在这种环境选择压力下，携带丰富抗氧化基因

库的微生物类群将获得生存优势，其可能通过

强化抗氧化防御系统、积累更多类型的抗氧化

基因来增强功能冗余度，从而提升其在强竞争、

高胁迫环境中的适应性与抵抗力。这可能是下

游区域抗氧化基因整体富集与功能多样化的驱

动因素之一。该发现提示，在挖掘功能微生物

时，应特别关注多重胁迫耦合的热点区域，其

在指示环境压力与微生物生态功能方面可能具

有重要代表性。

进一步通过对各抗氧化功能类别基因分布

的分析，发现非酶抗氧化物质相关基因在功能

类别数量与总基因丰度上均占据主导地位。其

中 GSH 与 Trx 相关基因丰度尤为突出，并在下

游区域呈现较高丰度分布。这提示在流域内，

尤其是下游这种可能存在较高氧化胁迫的环境

中，拉沙山原核生物群落倾向于依赖以 GSH/Trx

系统为核心的非酶抗氧化策略。从生态适应性

角度来看，酶促与非酶抗氧化策略在功能特性

与适用环境上具有明显差异[48-49]：酶促抗氧化

系统(如 SOD、CAT、PRX)具有反应速率高、底

物特异性强的特点，适用于快速清除特定类型

的活性氧(如超氧阴离子或过氧化氢)，在短时高

强度氧化胁迫条件下具有重要作用；然而，该

类系统依赖蛋白质的合成与维持，其表达受能

量供给及环境条件限制，在资源受限或胁迫频

繁波动的环境中可能存在响应滞后或代谢成本

较高的问题。相比之下，非酶抗氧化系统(如

GSH 与 Trx)具有更强的代谢灵活性与功能广谱

性，不仅可直接参与多种 ROS 的清除，还广泛

介入细胞信号转导、维持蛋白质正确折叠等关

键生理过程，从而更适应持续性或多重胁迫叠

加的环境条件。例如，Trx 可通过其巯基-二硫

键交换反应，动态调节细胞的氧化还原状态，

从而协助细胞在胁迫下实现功能重塑[48]。值得

注意的是，本研究同时观察到 SOD 的丰度高值

区与 GSH/Trx 的高丰度区在空间上具有一致性。

结合抗氧化级联反应的角度看，SOD 将超氧阴

离子转化为过氧化氢(H2O2)后，需要依赖谷胱甘

肽过氧化物酶(glutathione peroxidase, GPX；一种

依赖 GSH 的酶)或硫氧还蛋白过氧化物酶等进一

步将其还原为水[50]。因此，GSH 与 Trx 系统的

高丰度可能反映其在整体抗氧化防御网络中作

为还原力枢纽的重要地位，这正符合应对持续

性氧化胁迫的逻辑。相比之下，VE 和 β-HB 相

关基因丰度极低，提示这些途径在该流域微生

物群落中的贡献可能很有限，或仅在特定微生

境条件下发挥作用。未来可结合环境因子与微

生物群落组成数据，进一步阐明不同抗氧化功

能在复杂环境中的协同与调控机制。

本研究预测获得的抗氧化功能基因基本覆

盖了微生物抗氧化体系中的多个关键模块，包

括 SOD、GSH、Trx 及相关过氧化物酶系统等。

该结果表明拉沙山流域原核生物群落的抗氧化

防御网络在功能构成上具有较高完整性，进一

步强化了本研究关于抗氧化功能具有明确空间

分布的结论。

在前期分析中，同一亚流域内不同采样点

间的抗氧化功能基因多样性及丰度呈现明显异

质性，表明其空间分布可能受到微环境差异的

影响。为此，本研究进一步解析了抗氧化基因

丰度的空间变异特征，重点比较了亚流域之

间与亚流域内部变异的相对贡献。基于 38 个抗

氧化基因的分析显示，整体变异主要由亚流域

内部贡献 (within-group CV 高于 between-group 

CV)，表明即使在流域尺度上整体多样性较高且

差异有限，局地微环境异质性仍可能驱动基因

组成与丰度产生波动，从而维持功能层面的空
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间异质性。与此同时，方差分析识别出部分基

因在亚流域间存在显著差异，但其中若干基因

丰度较低，其高变异可能源于流域内的零散分

布。将基因归并至功能类别后，变异模式发生

变化，组间变异系数高于组内变异系数，这与

单基因层面的分析结果相反，且不同功能类别

的抗氧化基因对空间变化的响应不同。这说明

在类别层面可以更清晰地捕捉亚流域间的总体

差异，但在一定程度上可能降低对单基因细微

波动的分辨率。总体而言，基因层面与功能类

别层面的信息具有互补性：前者更敏感于微生

境差异，后者更利于概括功能格局。

本研究主要存在以下 3 方面局限性。(1)功

能预测基于 PICRUSt2 工具实现，该方法依赖系

统发育信息与参考基因组数据库的匹配程度，

在环境中存在较多未被数据库覆盖的微生物类

群时预测结果可能出现偏差。因此，本文所得

功能数据主要反映群落潜在功能的相对趋势，

而非绝对丰度。(2)采样点密度仍可能不足以完

全刻画流域内连续微环境梯度变化，从而限制

了对微生境异质性影响的精细解析。(3)尽管初

步揭示了抗氧化基因多样性及丰度的空间分布

特征，但其背后的关键驱动机制尚未明确，仍

需结合环境变量与微生物群落结构数据进一步

验证。针对上述问题，未来研究可通过以下方

式加以改进：采用宏基因组或转录组学方法提

高功能注释的可靠性；增加采样点密度以更全

面地刻画环境梯度；整合关键环境因子与微生

物群落结构数据，从而在多个维度上系统揭示

环境对抗氧化基因分布的具体驱动机制。

4　　结论结论

本研究分析了拉沙山流域原核生物抗氧化

功能基因分布格局，发现具有多重胁迫耦合特

征的流域下游是抗氧化基因多样性与总丰度的

热点区，其原核生物群落主要以 GSH/Trx 等非

酶抗氧化策略应对氧化胁迫，同时抗氧化酶类

基因(如 SOD)的丰度热点也在此富集。在空间变

异来源方面，单基因层面的丰度变异主要受亚

流域内部微环境差异影响，而在功能类别层面

则更多表现为亚流域间的分异。上述结果表明，

山地流域生态单元内微生物抗氧化功能潜力具

有明确的空间结构特征。建议在优质抗氧化菌

株的实际筛选中优先关注多重胁迫耦合的热点

区域，结合 GSH、Trx、SOD 等相关功能基因标

记进行定向筛选与验证。该研究成果将深化对

微生物抗氧化功能地理格局的认知，并为后续

菌株的生态指向性筛选提供理论依据。
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