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摘 要： 浮游细菌群落对高原湖泊变化具有高度响应性，并且会影响高原湖泊生境的地球化学平衡。

因此，了解高原湖泊中浮游细菌群落的分布特征，阐明其在高原湖泊生态系统中的生态功能具有重要科

学意义。2021年 5月对纳木错沿岸浮游细菌群落分布特征进行了调查研究，并采用 16S rDNA高通量测

序技术对样品进行分析，通过α-多样性指数分析浮游细菌群落的差异性，通过共现网络分析浮游细菌群

落之间的相互作用，利用 Pearson 相关系数衡量理化因子与 α-多样性指数的相关性，采用冗余分析

（RDA）探讨水体理化因子对浮游细菌群落结构的影响，并基于PICRUSTt2对纳木错浮游细菌进行功能

预测。结果表明：浮游细菌群落主要由变形菌门（Proteobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）、放线菌门

（Actinobacteria）、蓝细菌门（Cyanobacteria）和厚壁菌门（Firmicutes）组成，其中变形菌门相对丰度最高，

主 要 包 括 γ - 变 形 菌 纲（Gamma-proteobacteria）和 α - 变 形 菌 纲（Alpha-proteobacteria）；噬 氢 菌 属

（Hydrogenophaga）和嗜冷菌属（Algoriphagus）为相对优势菌属。α-多样性指数表明，纳木错浮游细菌群

落比较丰富。共现网络节点间关系以正相关为主；总溶解固体量（TDS）和盐度（Sal）是影响纳木错浮游

细菌群落结构的关键因子。功能预测结果显示，纳木错浮游细菌群落功能主要涉及代谢、遗传信息处

理、环境信息处理等 6类生物代谢通路，以及膜运输、氨基酸代谢、碳水化合物代谢等 46个子功能。综上

所述，纳木错浮游细菌群落结构在各样点间存在一定差异，浮游细菌在门级水平上类群间相互作用主要

为协同作用，其群落结构是多个因子共同作用的结果。研究阐明了纳木错浮游细菌群落组成和功能及

其与环境因子的相互联系，可为当地生态环境保护提供科学依据。
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0 引言 

自然生态系统是动植物和微生物的“蓄水池”，

其内部的生物与水生态系统相互依存、相互联

系［1-2］。其中，微生物是地球上分布最广、代谢效率

高、适应性强的古老生物群体，它们在生物界发挥

着极其重要的作用，是健康的水生态系统的基础［3］。

在全球范围内，湖泊是水生生态系统的重要组成部

分，总面积约为 2. 0587×106 km3，占全球大陆面积的

1. 5%，总水量约为 1. 764×105 km3［1］。湖泊作为生命

的基本生活环境之一，影响着自然生态系统的结

构［2］。在湖泊微生物当中，浮游细菌作为其重要的

组成部分，在湖泊水体中物质能量循环和信息传递

以及地球化学循环中发挥着重要的作用［4］。浮游细

菌群落结构在湖泊生态系统中高度可变，浮游细菌

群落对湖泊水体中环境因子的变化也较为敏感［5］。

DOI：10. 7522/j. issn. 1000-0240. 2023. 0019
MENG Huadanshang， XUE Zhao， GUO Xiaofang， et al.  Structure of bacterioplanktonic community and ecological function prediction in coastal 
surface water of Nam Co lake， Tibet［J］.  Journal of Glaciology and Geocryology， 2023， 45（1）：254-266.  ［孟华旦尚， 薛曌， 郭小芳， 等 .  西藏

纳木错沿岸表层水体浮游细菌群落结构及生态功能预测［J］.  冰川冻土， 2023， 45（1）：254-266.］

收稿日期： 2022-05-24； 修订日期： 2022-10-05
基金项目： 国家自然科学基金项目（31960024）；2019年中央支持地方高校改革发展资金项目（藏财预指［2019］01号）；西藏大学研究生

高水平人才培养计划项目（2020-GSP-S045）资助
作者简介： 孟华旦尚，硕士研究生，主要从事微生物学研究 . E-mail： 2209764870@qq.com
通信作者： 郭小芳，教授，主要从事微生物生态学研究 . E-mail： gxf005@Hotmail.com； 德吉，高级实验师，主要从事微生物生态学研究 . 

E-mail： dg971103@163.com



1 期 孟华旦尚等： 西藏纳木错沿岸表层水体浮游细菌群落结构及生态功能预测

湖泊中有机物的浓度和类型、食物网的组成和浮游

细菌间的相互作用等均对浮游细菌的群落组成有

影响［6-7］。因此，研究湖泊中浮游细菌群落的分布格

局及外界环境因素对其的驱动机制对了解和完善

湖泊中浮游细菌群落的生态过程有十分重要的

意义。

目前，对于湖泊中浮游细菌群落特征及其与环

境因子相互关系的研究已广泛开展。如 Shang等［3］

探索呼伦湖不同季节水体细菌群落及其影响因素，

得出浮游细菌群落在淡水生态系统水质调控和生

物地球化学循环中起着重要作用。Corno等［8］通过

研究 URV（紫外线）对 Andean 湖泊水体环境的影

响，进而得出紫外线对其中浮游细菌群落结构有影

响。靳燕等［9］研究了浮游细菌集合群落中核心分类

操作单元和特有分类操作单元是否具有相同的环

境选择模式这一问题，发现核心分类操作单元和特

有分类操作单元的环境选择模式具有较大差异。

部分学者［10-13］对水体中以及沉积物中的浮游细菌群

落结构特征及影响因素进行了分析，结果显示，不

同的环境因子，如 pH、溶解氧含量（DO）、化学需氧

量（COD）、营养元素（如总磷 TP、总氮 TN）等，对浮

游细菌群落结构影响较大。然而，相对于这些研究

区域，中国青藏高原有全国最大的湖泊群，面积占

全国湖泊面积的 45% 以上，青藏高原具有温度低、

养分利用率低、远离人为干扰等特点，这些特征使

这个区域的湖泊成为研究区域和全球尺度上浮游

细菌分布模式的独特自然实验室［14］。近年来，对于

青藏高原湖泊浮游细菌的研究也逐渐增多，刘桦

聪［15］、邓阳等［16］、李明等［17］分别采用纯培养和免培

养等方法对青藏高原上湖泊细菌种群结构多样性

进行了研究，发现在青藏高原上湖泊中有大量的细

菌群落。刘晓波等［18］、Liu 等［19］分析了纳木错表层

水体细菌的丰度，发现细菌丰度与叶绿素 a（chla）浓

度呈显著相关。因此，在有重要生态环境意义的高

原湖泊开展浮游细菌结构变化研究，可为不同气候

条件下的湖泊水体生态系统演变对比提供基础数

据，可为深入探讨全球生态环境演变提供理论

基础［20］。

基于以上分析，本文以青藏高原湖泊纳木错作

为研究对象，于 2021年在纳木错沿岸进行样品的采

集，结合样品理化指标参数的测试，通过 16S rDNA
扩增子测序分析技术［21］，对纳木错沿岸水体浮游细

菌群落组成、优势细菌门类进行分析，讨论纳木错

沿岸水体浮游细菌群落结构对水体理化指标参数

变化的响应关系，对浮游细菌生态功能进行初步探

讨，以实现对高原湖泊水体浮游细菌群落组成以及

浮游细菌群落对外部环境变化响应过程的分析。

1 研究区概况 

青藏高原被称为“第三极”，是地球上最大的高

原（2×106 km2）和最高的高原（平均海拔4 500 m）［7，22］，

也是世界上高海拔湖泊数量最多的地区。青藏

高 原 湖 泊 平 均 海 拔 4 000 m 以 上 ，总 面 积 为

（4 3151. 08±411. 49） km2［23］。青藏高原湖泊主要以

高盐度湖泊和季节性或常年冰盖的层状湖泊为

主［24］，且具有出现/消失和扩张/收缩的特征，是气候

变化的敏感指标［23-24］。

纳木错位于青藏高原东南部，属半湿润半干旱

地带，有充足的光、热以及水资源，气压比较低，是

中国第三大的咸水湖［18］。湖面海拔 4 718 m，面积约

1 961 km²，最大水深达 120 m 以上［18-19］。纳木错是

念青唐古拉山西北侧大型断陷洼地中的构造湖泊，

属于内流湖泊［25］。据计算，每年进入湖泊的冰川融

水为1. 24×109 m3，降水径流为1. 345×1010 m3［26-27］。

2 材料与方法 

2. 1　样点设置与样品采集　

根据纳木错所处地貌、地形，以及水文特征，于

2021年围绕纳木错沿岸共采集 20样点的水样，通过

全球定位系统（GPS）确定每个样点的经纬度，样点

信息如图 1所示。据当地地理条件，采用无菌采样

器在距离岸边 15 m 处进行采样，采集水样深度为

50 cm，每个采样点采集 2份水样，共采集 5. 0 L。将

采集的水样在 4 ℃条件下带回实验室，一份用于理

化性质测定，另一份水样定量 1. 4 L 通过 0. 22 μm
混合纤维素膜过滤，滤膜封存于-80 ℃进行浮游细

菌群落结构测定。

2. 2　水体理化性质测定　

利用便携式多参数水质检测仪现场测定水温

（T）、pH、电导率（EC）、盐度（Sal）和总溶解固体量

（TDS）。其他指标，如总氮（TN）、总磷（TP）、化学需

氧量（COD）和铵态氮（NH4
+-N）等，送水样至西藏博

远科技环境检测有限责任公司进行实验室测定。

其中总磷（TP）和总氮（TN）的测定分别是用钼酸铵

分光光度法和碱性过硫酸钾消解紫外分光光度法；

铵态氮（NH4
+-N）用纳氏试剂分光光度法进行测定；
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化学需氧量（COD）采用重铬酸钾法进行测定［28］。

2. 3　DNA提取与PCR扩增　

采用 SDS 法提取基因组 DNA，用 1% 琼脂糖凝

胶检测 DNA 浓度和纯度。对 16S rDNA 基因的 V4
高突变区片段进行 PCR扩增。引物序列为R∶806R
（5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′）和 F∶515F 
（5′-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3′）［28］。PCR反应

均使用 15 μL Phusion® highfidelity PCR Master Mix 
（New England Biolabs）进行，步骤为 98 ℃预变性

1 min，98 ℃变性10 s，50 ℃退火30 s，72 ℃延伸30 s，
一共 30 个循环。最后在 72 ℃下保温 5 min。PCR
扩增产物检测利用的是 2% 琼脂糖凝胶电泳，PCR
产物的回收使用 Qiange 公司的凝胶回收试剂盒。

使用 TruSeq® DNA PCR-Free Sample Preparation Kit
生成文库，构建好的文库经过Qubit和Q-PCR定量，

文库合格后，委托北京诺禾致源科技股份有限公司

在NovaSeq 6000平台上进行测序。

2. 4　数据处理　

首先对原始测序数据进行拼接、除去非特异性

片段及杂质，筛选出有效数据，然后对有效数据进

行OTU聚类分析和物种分类分析，将具有 97%以上

相似性的序列归为一类OTU，每一类当中最长的序

列为代表序列，最后在QIIME采用Blast对序列进行

比对，获得每个OUT所代表的序列的分类信息。使

用 QIIME 计算 Simpson、Shannon、Chao1 和 ACE 等

α-多样性指数，使用 R 语言程序进行 NMDS 分析、

聚类分析和浮游细菌丰度分析，使用 Canoco5 对浮

游细菌群落进行去趋势对应分析（detrended corre⁃
spondence analysis， DCA），使用 SPSS 22. 0 和 Ori⁃
gin 2021分析浮游细菌群落结构α-多样性指数和环

境因子间的相关性，并结合 Gephi（V0. 9. 2）进行浮

游细菌群落共现网络拓扑特征分析，使用 PIC⁃
RUSTt2软件预测浮游细菌功能并进行分类。

3 结果与分析 

3. 1　水体理化性质　

纳木错各样点理化指标如图 2所示。从图中可

以看出，各样点（S1~S20）pH 值在 9. 43~9. 77 之间，

各样点水体呈碱性；6号样点（即S6，图中的编号前加

S，下同）水体温度低于 16号样点；TDS、EC和 Sal三
个理化因子变化趋势一致，11号样点最高，6号样点

最低；1号样点的COD值最小为 17 mg·L-1，8号样点

COD值最大为66 mg·L-1。从雷达图的聚合程度看，

各样点的NH4
+-N和TP间的差异与其他理化因子相

比较小，平均值分别为 0. 27 mg·L-1和 0. 03 mg·L-1；

与各样点 TP 相比，各样点 TN 的差异较大，其中 13
号样点的 TN 值最小，为 0. 16 mg·L-1，17 号样点最

大，为0. 98 mg·L-1。

图1　纳木错采样点分布图

Fig.  1　Distribution of sampling sites in Nam Co lake
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3. 2　浮游细菌群落多样性评估　

Shannon多样性指数和Simpson多样性指数（图

3）显示，4 号和 9 号样点物种多样性最低，1 号和 11
号采样点物种多样性最高；丰富度指数 Chao1 和

ACE表明 4号和 5号样品的物种丰度最低，2号采样

点的物种丰度最高。

3. 3　浮游细菌多样性的UPGMA与NMDS分析　

非度量多维度尺度（NMDS）分析和UPGMA聚

类树分析均用来描述样点间浮游细菌群落组成差

异。NMDS 根据不同样点包含的浮游细菌群落信

息，以点的形式将各样点反映在二维空间上，点与

点距离的远近表示各样点间浮游细菌群落的差异。

本研究中，20个样点不规则分布在 4个区域。从图

4（a）看出，1号和6号样点距离其他样点较远，表明1
号和 6号两个样点的浮游细菌群落组成与其他样点

相比差异较大。除 1号和 6号样点外，可以看出 4号

和 12号样点的横向距离最大，4号样点和 16号样点

的纵向距离最大，表明 4 号样点与 12 号、16 号样点

细菌群落组成相似性较低。UPGMA聚类树分析结

果同样证明了上述结论。在 UPGMA 聚类分析中，

在聚类树右侧为各样点门分类水平丰度排名前 10
的浮游细菌堆叠柱形图。

3. 4　物种组成与差异分析　

在本研究中，高通量测序结果显示，浮游细菌

共属 80门、176纲、333目、474科和 685属。对纳木

错 20个样点门和属水平上相对丰度前 15的浮游细

菌进行统计，如图 5所示。从图 5（a）中可以得出，在

门水平，相对丰度最高的为变形菌门（Proteobacte⁃
ria，54. 98%），其 次 为 拟 杆 菌 门（Bacteroidota，
20. 00%）、放 线 菌 门（Actinobacteriota，11. 61%）、

蓝 藻 菌 门（Cyanobacteriota，2. 74%）和 厚 壁 菌 门

（Firmicutes，1. 53%）。其余门类别相对丰度 1. 00%。

变形菌门中，γ -变形菌纲（Gamma-proteobacteria，
42. 58%）相对丰度最高，其次是α-变形菌纲（Alpha-

图2　纳木错各样点水体的主要理化参数

Fig.  2　Main physical and chemical properties of water at different sampling sites in Nam Co lake
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proteobacteria，12. 36%），β -变形菌纲（Beta-proteo⁃
bacteria）相对丰度低于 1%。变形菌门、拟杆菌门和

放线菌门占基因总数的比例为 86. 59%，是纳木错

水体的优势种群。

图 5（b）为属水平浮游细菌群落分布，其中噬氢

菌属（Hydrogenophaga）和嗜冷菌属（Algoriphagus）
占比较高，分别为 9. 51% 和 9. 00%。CL500-29 ma⁃
rine group（4. 43%）、hgcl clade（3. 79%）、Commensal⁃
ibacter（3. 45%）和 假 单 胞 菌 属（Pseudomonas，
3. 27%），其他浮游细菌属类相对丰度均小于 3%。

图3　纳木错各样点水体的α-多样性指数

Fig.  3　The α-diversity indexes of water at different sampling sites in Nam Co lake

图4　基于Bray-Curtis距离的采样点非度量多维尺度（NMDS）分析（a）和UPGMA聚类树（b）
Fig.  4　Nonmetric multi-dimensional scale （NMDS） analysis （a） and UPGMA clustering tree （b） 

based on Bray-Curtis dissimilarity between different sampling sites
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因此，以上 6个菌属在属水平上为优势菌。在不同

样点中，噬氢菌属在相对丰度上仍存在较大差异：

在 17号样点相对丰度为 23. 62%，而在 19号样点仅

为 2. 20%。Commensalibacter 在 15 号和 16 号样点

的相对丰度分别达到了 19. 13% 和 18. 84%，而在 1
号和 6 号样点却未被检测出来。hgcl clade 在各样

点分布比较均匀。

图 6 为根据各样点 OTU 数目制作的多集合维

恩图，在图中黑色点表示该样点有数据，点线图表

示样点间存在交集，柱状图上的数字表示样点间的

共有物种数，左边柱形图表示各样点的物种数。从

图中得出，2号和 14号样点共有物种数最多为 196；
6号和 7号、1号和 5号、2号和 6号以及 11号和 17号

样点间的共有物种数最少为 9。11号样点的特有物

种数 150，在所有样点中最多；5 号样点的特有物种

数仅有21，在所有样点中最少。

3. 5　浮游细菌群落与环境因子相关性分析　

通过对纳木错浮游细菌群落 α-多样性指数与

环境因子进行 Spearman相关性分析显示（图 7），pH
与丰富度指数 Chao1 和 ACE 指数呈显著正相关

图5　纳木错各样点水体浮游细菌门（a）和属（b）水平上的相对丰度分布

Fig.  5　Relative abundance distribution of bacterioplankton in phylum level （a） and genus level （b） 
at different sampling sites in Nam Co lake

图6　纳木错各样点间浮游细菌种类多集合维恩图

Fig.  6　Multi-set Venn diagram of bacterioplankton on species at different sampling sites in Nam Co lake
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（P<0. 05）；TDS 与 EC 和 Sal 呈极显著正相关（P<
0. 01），与 NH4

+-N 和 TP 呈极显著负相关（P<0. 01），

与 TN 呈显著负相关（P<0. 05）；EC 与 NH4
+-N 和 TP

呈极显著负相关（P<0. 01），但与 Sal 呈极显著正相

关（P<0. 01）；Sal 与 NH4
+-N 和 TP 呈极显著负相关

（P<0. 01），与 TN 呈显著负相关（P<0. 05）；NH4
+-N

与 TP 和 TN 呈极显著正相关（P<0. 01）；Shannon-
Wiener多样性指数与Simpson多样性指数、chao1和

ACE 丰富度指数呈极显著正相关（P<0. 01）；Simp⁃
son多样性指数与Chao1和ACE丰富度指数呈极显

著正相关（P<0. 01）；Chao1和ACE丰富度指数呈极

显著正相关（P<0. 01）。T 和 COD 与各个 α-多样性

指数和环境因子之间没有相关性。

对纳木错水体浮游细菌群落门水平上物种丰

度排名前 10 的物种进行 DCA 分析，结果排序轴梯

度最大值小于 3，故采用RDA分析。利用蒙特卡拟

合方法对环境因子进行显著性检验，通过筛选

得出。如图 8 所示，TDS（F=2. 7，P=0. 002）、Sal
（F=3. 8，P=0. 006）为极显著解释性变量，对群落变

异的解释率为分别为 25. 5% 和 30. 7%。因此 TDS
和 Sal是影响纳木错水体浮游细菌群落结构的主要

环境因子。第一、二排序轴物种-环境累计方差的

解释率分别为 47. 59% 和 21. 00%；物种-环境因子

的相关系数分别为 0. 8976 和 0. 8373；前两轴累计

方差为 68. 59%；表明前两轴能较好地反映夏季纳

木错沿岸表层水体浮游细菌相对丰度与各环境因

子的关系，且主要由第一排序轴决定。第一排序轴

与 TDS 和 Sal 呈负相关；第二排序轴与 TDS 和 Sal
呈正相关；放线菌门、拟杆菌门、厚壁菌门、浮霉菌

门（Planctomycetes）、酸杆菌门（Acidobacteriota）、脱

硫杆菌门（Desulfobacterota）和不明细菌（unidenti⁃

图8　纳木错水体浮游细菌门分类群落与环境因子的

冗余分析

Fig.  8　Redundancy analysis of phylum taxonomic 
community of bacterioplankton and environmental 

factors in Nam Co lake water

图7　纳木错水体浮游细菌α-多样性指数与理化因子的相关性（H表示Shannon-Wiener多样性指数，

D表示Simpson多样性指数）

Fig.  7　Correlation between bacterioplanktonic α-diversity indexes and physical and chemical factors in Nam Co lake water
（H represents Shannon-Wiener diversity index， and D represents Simpson diversity index）
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fied bacteria）与TDS、Sal呈正相关；疣微菌门（Verru⁃
comicrobiota）、蓝藻菌门和变形菌门与TDS和Sal呈
负相关。

3. 6　群落共现网络拓扑特征　

通过群落共线网络（图 9）表明，纳木错水体浮

游细菌群落生态网络节点和边的数量分别是 150和

1 250，平均路径长度为 2. 861。在生态网络中，

87. 92% 的边为正相关关系，说明细菌群落之间的

协同作用强于竞争作用。其中，平均聚类系数为

0. 638，图密度为 0. 112。说明浮游细菌群落之间的

相互作用较为复杂。网络的模块化为 0. 610，根据

贪婪算法，纳木错湖中浮游细菌网络可被分解为 12
个模块。作为代表网络紧密关系程度的中心性参

数，该网络图的接近中心性为0. 4778。

3. 7　PICRUSt2功能预测分析　

PICRUSt2 主要是 16S 扩增子结果样品中细菌

群落的功能组成进行预测，通过 KEGG（Kyoto En⁃
cyclopedia of Genes and Genomes）数据库进行比对。

通过对纳木错不同样点浮游细菌功能组成进行预

测，共获得 6类生物代谢功能分析［一级功能层，图

10（a）］：代谢（metabolism）、遗传信息处理（genetic 
information processing）、环境信息处理（environmen⁃

tal information processing）、细胞过程（cellular pro⁃
cesses）、人类疾病（human diseases）和有机系统（or⁃
ganismal systems）。其中，代谢、遗传信息处理、环

境信息处理和细胞过程为其主要组成。占比分别

为 49. 00%~52. 42%、14. 27%~18. 24%、11. 42%~
15. 78%和 2. 90%~4. 29%。不同样点浮游细菌功能

预测比较分析表明，代谢功能层预测基因拷贝数平

均 占 比 最 高（50. 79%），依 次 为 遗 传 信 息 处 理

图9　纳木错水体浮游细菌群落分子生态网络

Fig.  9　Molecular ecological network of bacterioplanktonic community in Nam Co lake water

261



45 卷冰 川 冻 土

（15. 86%）> 环境信息处理（14. 07%）> 细胞过程

（3. 70%）>人类疾病（1. 01%）>有机系统（0. 86%）。

除了以上 6 类生物代谢功能分析，unclassified 为未

分类的功能，它的占比也较高（13. 53%）。本文同时

对预测基因二级功能层进行分析［图 10（b）］，膜运

输（membrane transport）、氨基酸代谢（amino acid 
metabolism）、碳水化合物代谢（carbohydrate metabo⁃
lism）、繁殖和修复（replication and repair）、能量代谢

（energy metabolism）等41个二级功能组成。

4 讨论 

4. 1　浮游细菌群落结构　

纳木错浮游细菌群落结构组成显示，在门水平

上，变形菌门、拟杆菌门、放线菌门是优势类群，与

盐湖生态系统中的典型类群一致，并符合湖泊等咸

水水体中浮游细菌群落组成的规律［28-29］。变形菌门

作为纳木错中分布最广泛的细菌类群，在 6号、12号

和 17号变形菌门的含量均在 75%以上。研究发现，

变形菌门的适应能力较强，它可以利用水中的氮和

磷等污染物，常被作为污水处理厂活性污泥系统中

的主要菌群［30］。在纳木错中，变形菌门的优势类群

为 γ-变形菌和 α-变形菌。γ-变形菌是主要脱氮菌

群之一，可以作为去除水体中过量氮元素的菌

群［29］。研究还发现，γ-变形菌还是冷适应细菌，纳木

错由于其特殊的地理环境、低温和高海拔，以及青

藏高原经历了显著的氮（N）沉积和降水增加，这导

致了大量的冷适应 γ-变形菌的积累［29，31-32］。α-变形

菌含量也较高，研究发现，这类细菌主要生存在寡

营养型湖泊当中，纳木错属于寡营养型湖泊［18-19］，为

这类细菌的生存提供了适宜环境［33］。本研究发现，

在纳木错中β-变形菌含量较低，而之前研究表明β-
变形菌在极端贫瘠的湖泊中十分罕见，主要生存在

富营养性的湖泊当中［34］。纳木错属于贫营养性湖

泊［18-19］，推测这可能导致 β-变形菌群落分布较少的

原因之一。拟杆菌门作为纳木错第二大优势菌群，

拟杆菌门是盐湖中的主要类群［35］，根据纳木错盐度

的大小，可知纳木错属于盐湖［18-19］，这为拟杆菌门提

供了良好的生存环境，导致其在纳木错中含量较

高。放线菌门作为纳木错中的第三大类群。一般

生存在碱性湖泊当中，纳木错的 pH值为 9. 49，属于

碱性湖泊，适宜放线菌门生存。放线菌门可以利用

葡萄糖，具有异养硝化作用，在营养和能量循环中

起着关键作用［36］。

在属水平上，高通量测序结果显示，噬氢菌属

和嗜冷菌属含量较高，这与刘晓波等［18］在 2008年对

纳木错水体浮游细菌群落研究结果有所不同。推

测可能是纳木错的环境条件的变化对纳木错浮游

细菌群落组成长产生了较大影响，导致水体浮游细

菌群落结构发生了变化［37-38］。噬氢菌属的细菌能够

利用氢氧化物作为能源和碳源，部分种类有分解高

分子有机物的功能，部分种具有耐寒和嗜寒的特

征，在河口沉积物及南北极等多种环境中都分离出

图10　纳木错不同样点浮游细菌一级（a）和二级（b）功能层预测

Fig.  10　The first （a） and second （b） function layer predictions of bacterioplanktonic 
community at different sampling sites in Nam Co lake
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该属的细菌［39］；在加拿大低温土壤中也发现存在噬

氢菌属细菌，它可以在低温环境下将联苯作为主要

的碳源［40］；Prasad等［41］曾在研究北极地区Kongsfjor⁃
den 海湾细菌多样性和生态功能时发现，嗜冷菌属

不仅存在耐冷环境中，在盐度较高的环境中也有该

类细菌的相关报道，还发现这类细菌还可能会产生

脂肪酶等一系列产物。hgcl clade 和 CL500-29 ma⁃
rine group 也为优势类群。有研究表明，hgcl clade
和 CL500-29 marine group 较为适宜在高营养盐水

体中生长和繁殖，这两类细菌与浮游植物之间关系

密切，尤其和蓝藻联系紧密［42］。但本研究却发现这

两类菌属与营养盐之间没有正相关关系，导致这一

类现象的原因可能和纳木错所处的高寒、低氧等特

殊生境有关系。hgcl clade对低氧环境具有耐受性，

能够利用水体中的低浓度溶解有机碳，对水体的净

化有重要作用［43］。

4. 2　浮游细菌群落结构对理化因子的响应　

水体理化特性对于浮游细菌群落组成具有较

大的影响［44-45］，冗余分析结果显示 TDS 和 Sal 是显

著影响纳木错浮游细菌群落分布的环境因子（P<
0. 01），这与Liu等［19］在 2010年研究的结果不同。研

究表明，TDS 通过影响水体的透明度，来影响水体

中以光能作为能源的硝化和反硝化类细菌的繁殖。

当TDS升高时，浊度随之升高，水体透明度降低，导

致水体中浮游细菌能够接受到的光照强度减弱，从

而导致水体中硝化和反硝化细菌生物量减少；反

之，当TDS降低时，水体中光照充足，从而促进了水

体中浮游细菌群落的繁殖［44］。在本研究中发现，多

类浮游细菌群落与TDS浓度呈明显的正相关关系，

造成这种现象的原因可能与纳木错处于青藏高原

这一地理环境有关，这与处于低海拔的湖泊有差

异。纳木错水的一部分来源于冰川融水，水体本身

TDS值较小，再加上外界的干扰很小，浑浊度小，湖

水清澈。推测可能是当水体TDS值较低时，小范围

的升高并不会影响浮游细菌的繁殖效率；相反，当

TDS本身处于临界值左右时，在一定范围内的增加

可能会对细菌的增长产生影响。

盐度对纳木错浮游细菌群落分布起着重要作

用，是影响其分布格局的主要环境因子［45］。随着盐

度的梯度变化，纳木错表层水体浮游细菌的丰度在

不同样点展现出明显的变化梯度。在不同样点，浮

游细菌丰度与盐度水平呈现不同的相关性。李佳

岭等［46］研究珠江河口浮游细菌生态过程进行研究

后发现，盐度和营养盐是影响水体浮游细菌群落分

布格局的两个主要因素。通过研究盐度对浮游细

菌群落分布的影响，发现盐度对 Candidatus Broca⁃
dia和 Candidatus Scalindua 等厌氧氨氧化细菌类群

的丰度有一定的影响，且厌氧氨氧化细菌类群在盐

度较高的湖泊数量较多。而对纳木错中浮游细菌

类群鉴定后发现，在纳木错中发现了 Candidatus 
Brocadia 和 Candidatus Scalindua 等厌氧氨氧化细

菌类群，预测纳木错的高盐环境是它们得以生存的

原因之一。

4. 3　水体浮游细菌群落的共现网络　

在生态系统中，微生物类群之间的相互作用比

物种相对丰度和多样性对生态系统循环过程贡献

更大。在共现网络中，两个节点间边的正、负相关

性分别代表相连物种之间的互惠和竞争关系［47］。

研究发现，在纳木错水体浮游细菌群落共现网络节

点之间正相关所占比例为 87. 92%，表明门级水平

上细菌种群之间的互利共生关系强于它们之间的

竞争关系。网络模块化表明，纳木错水体浮游细菌

群落网络具有模块化结构；平均路径长度与已报道

的显示“小世界”特性的网络平均路径长度在类似

范围，说明所构建的网络具有“小世界”属性［48］。网

络的拓扑结构特征可以反映浮游细菌种群之间的

连通性，若网络连通性较高，则说明细菌种群对于

环境干扰反应更为迅速和敏感［49］。纳木错浮游细

菌种群间连通性较强，说明纳木错浮游细菌群落对

环境变化反应较为迅速和敏感，对纳木错乃至青藏

高原气候变化具有一定指示作用。

5 结论 

（1）高通量测结果表明纳木错水体浮游细菌主

要由 80门、176纲、333目、474科、685属组成。优势

菌门为变形菌门、拟杆菌门和放线菌门；优势属为

噬氢菌属和嗜冷菌属。

（2）TDS 和 Sal 是驱动浮游细菌群落变化最显

著的环境因子。

（3）放线菌门和拟杆菌门是纳木错浮游细菌群

网络构建的关键节点，纳木错浮游细菌群落的分布

会受到多个因素的共同影响，并非由单一因素

决定。

（4）对浮游细菌群落的功能组成进行 PIC⁃
RUSTt2预测，发现共由 6类一级生物代谢通路和 41
个二级功能组成，其中代谢、遗传信息处理为其主
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要一级代谢通路，weight NSTI平均值为0. 125，表现

出了较好的预测效果。
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Structure of bacterioplanktonic community and ecological function 
prediction in coastal surface water of Nam Co lake， Tibet

MENG Huadanshang， XUE Zhao， GUO Xiaofang， DE Ji 
（School of Science， Tibet University， Lhasa 850000， China）

Abstract： It is of great scientific significance to understand the distribution characteristics of the bacterioplank⁃
ton in the plateau lakes and clarify its ecological function of the plateau lake ecosystem.  In May 2021， we inves⁃
tigated bacterial community in Nam Co lake samples were analyzed by 16S rDNA high-throughput sequencing 
technology， and the difference of bacterial community was analyzed by α-diversity index.  The interaction among 
bacterial communities was analyzed by co-occurrence network.  The correlation between environmental factors 
and α-diversity index was measured by Pearson correlation coefficient.  Redundancy analysis （RDA） was used 
to investigate the relationship between physicochemical factors and bacterial community structure.  Function of 
bacterioplankton in Nam Co lake was predicted based on PICRUSTt2.  The results showed that bacterial commu⁃
nity was mainly composed of Proteobacteria， Bacteroidetes， Actinobacteria， Cyanobacteria and Firmicutes.  The 
relative abundance of Proteobacteria was the highest， mainly including Gamma-proteobacteria and Alpha-proteo⁃
bacteria.  Hydrogenophaga and Algoriphagus are the relative dominant species.  The α-diversity index showed 
that the bacterial community was rich in Nam Co lake.  The correlation among nodes of Nam Co lake co-occur⁃
rence network is mainly positive.  Total dissolved salts （TDS） and salinity （Sal） were the key factors affecting 
the bacterial community structure.  Functions of bacterioplankton in Nam Co lake mainly involved 6 metabolic 
pathways， such as metabolism， genetic information processing and environmental information processing and 46 
sub-functions of membrane transport， amino acid metabolism， carbohydrate metabolism， etc.  In conclusion， 
bacterial community structure in Nam Co lake was different among various sites.  At the phylum level， the inter⁃
action among bacterial groups was mainly synergistic， and the bacterial community structure in Nam Co lake 
was the result of multiple factors.  This study clarified the composition and function of bacterioplankton in Nam 
Co lake and its relationship with environmental factors， providing scientific reference for the protection of eco⁃
logical environment of plateau lakes.
Key words： Nam Co lake； bacterioplankton； community structure； ecological function
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