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摘   要：【目的】河流与湖泊是重要且紧密联系的水生生态系统，其中微生物是河流与湖泊生态

系统中重要的有机组分并参与介导水体各类物质的转化和能量流动，探究河流与湖泊水体细菌和

真菌群落特征及其共现网络模式的差异是深入理解柴达木盆地水生生态系统生物地球化学循环

的关键。【方法】基于高通量测序技术利用统计分析，选取柴达木盆地典型河湖(4 个湖泊和 6 条

河流)为研究对象，解析河流与湖泊水体的细菌和真菌群落的多样性、群落结构、驱动因素和共现

网络的差异性。【结果】河流水体细菌和真菌的丰度和多样性指数均高于湖泊水体(Wilcoxon，
P<0.01)。河流与湖泊水体的细菌群落的最优势菌门均为变形菌门(Proteobacteria，河流占比：

6.0%−63.0%；湖泊占比：8.0%−61.0%)，河流与湖泊的真菌群落最优势物种不同，河流为子囊菌

门(Ascomycota)：0.5%−75.0%、湖泊为未分类菌门(unclassified_k_Fungi)：3.0%−87.0%。河流与湖

泊水体的细菌和真菌群落结构差异显著(细菌：R=0.599，P=0.001；真菌：R=0.435，P=0.001)。
海拔(altitude, Alt)、叶绿素 a (chlorophyll a, Chl-a)和总氮(total nitrogen, TN)是不同水体的细菌群落

结构的显著驱动因子；而溶解氧(dissolved oxygen, DO)、酸碱度(potential of hydrogen potential of 
hydrogen, pH)和温度(temperature, Temp)是不同水体真菌群落结构的显著驱动因子。细菌和真菌群
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落在不同生境中稳定性差异较大：河流细菌群落比湖泊细菌群落中更稳定，而湖泊真菌群落比河

流真菌群落更稳定。【结论】柴达木盆地河流与湖泊水体的细菌和真菌群落特征存在较明显差异，

表现出一定的空间异质性。本研究可为深入研究柴达木盆地河湖水生生态系统微生物群落特征的

差异和联系提供数据支撑，并为该区域水资源保护和管理提供一定理论依据。 

关键词：河流与湖泊；细菌和真菌；驱动因素；共现网络  
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Abstract: [Objective] Rivers and lakes are important and closely linked aquatic ecosystems, in 
which microorganisms are important organic components and participate in the transformation 
of various substances and energy flow. Comparing the bacterial and fungal communities and 
their co-occurrence networks between rivers and lakes is the key to a deeper understanding of 
the biogeochemical cycling in aquatic ecosystems of the Qaidam Basin. [Methods] We 
analyzed the diversity, structures, driving factors, and co-occurrence networks of bacterial and 
fungal communities in six rivers and four lakes of the Qaidam Basin by next-generation 
sequencing and statistical analysis methods. [Results] The abundance and diversity of bacteria 
and fungi in rivers were higher than those in lakes (Wilcoxon, P<0.01). The most dominant 
bacterial phylum was Proteobacteria in both rivers and lakes (rivers: 6.0%–63.0%; lakes: 
8.0%–61.0%), while the most dominant fungal phylum varied between rivers and lakes, being 
Ascomycota (0.5%–75.0%) in rivers and unclassified_k_Fungi (3.0%–87.0%) in lakes. The 
structures of bacterial and fungal communities differed between rivers and lakes (bacteria: 
R=0.599, P=0.001; fungi: R=0.435, P=0.001). Altitude (Alt), chlorophyll a (Chl-a), and total 
nitrogen (TN) were significant factors shaping bacterial community structures, while dissolved 
oxygen (DO), pH, and temperature (Temp) were significant drivers shaping fungal community 
structures in different aquatic ecosystems. The stability of bacterial and fungal communities 
varied significantly between habitats. Specifically, bacterial communities were more stable in 
rivers than in lakes, while fungal communities were more stable in lakes than in rivers. 
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[Conclusion] The bacterial and fungal communities varied between rivers and lakes in the 
Qaidam Basin, demonstrating spatial heterogeneity. This study can provide data support for the 
in-depth study of the differences and connections of the microbial community characteristics 
between rivers and lakes in the Qaidam Basin. Moreover, it lays a theoretical foundation for the 
protection and management of water resources in this region. 
Keywords: river and lake; bacteria and fungi; driving factors; co-occurrence network 
 
 

柴达木盆地被誉为“祖国的聚宝盆”，区域内

富集了各类的矿产资源，同时也是我国西北地区

重要的生态保护屏障。柴达木盆地自然发育着众

多生境各异(如：盐度差异显著、海拔跨度大等)
的湖泊与河流，是世界上盐湖分布最集中的区域

之一。微生物是河流与湖泊生态系统中重要的有

机组分，能够参与介导湖泊生态系统中的物质转

化和能量流动。柴达木盆地湖泊水源主要为高山

融雪汇成河流注入，少部分为自然降水和地下泉

眼，因此该区域河流与湖泊存在着密切的联系，

具体表现在河流中各类营养物质会在其尾闾湖

中富集，因此河流微生物菌群结构与湖泊存在一

定的相似性，但河流与湖泊两种生态系统中微生

物也有其独特的分布特征。研究发现湖泊生态系

统中微生物群落结构在水平方向相对均匀，而在

垂直方向存在明显差异；河流生态系统一般流域

广泛且受沿程人类活动和不同环境因素的影响，

在水平方向上存在较大差异[1-4]。另外，河流与

湖泊的微生物群落对水环境变化较为敏感，表现

在不同水体环境条件下微生物群落结构不同，如

高盐湖泊以耐盐类群和嗜盐类群[如盐单胞菌属

(Halomonas)、盐芽孢杆菌属(Halobacillus)]为主[5-6]。

目前对于柴达木盆地湖泊或河流水体细菌和真

菌群落特征的研究已较为丰富[7-10]，而这些研究

多集中在单一的湖泊或河流。因此，综合对比研

究柴达木盆地河流和湖泊水体细菌和真菌群落

结构特征，以期掌握柴达木盆地河流和湖泊水体

细菌和真菌群落多样性和结构及其差异性，为柴

达木盆地河流和湖泊水质安全提供参考，为深入

挖掘柴达木盆地河流和湖泊水体微生物菌群功

能奠定数据基础。 
基于相关关系的微生物共现网络能够反映

微生物菌群的稳定性，先前已有众多研究关注了

河流和湖泊生境中微生物菌群的共现网络[11-13]。

如 Chen 等研究金沙江细菌和真菌群落的生物地

理模式和网络模式发现，与细菌相比，真菌群落

受到更强烈的扩散限制影响和更少的网络连通

性[14]。2023 年，王丹丹等对柴达木盆地湖泊的

水体和沉积物贡献网络模式研究发现，沉积物的

细菌空间周转率明显小于水体[9]。Zhao 等使用共

现网络分析对青藏高原部分湖泊的细菌和真菌

群落生物地理格局进行研究发现，细菌群落比真

菌群落具有更高的复杂性和稳定性[15]。目前，

对于湖泊生境的微生物共现网络的稳定性和互

作关系等研究已较为成熟，但对于柴达木盆地

河流与湖泊的微生物共现网络的对比分析仍然

不足。 
基于此，本研究选取柴达木盆地典型河湖  

(4 个湖泊和 6 条河流)为研究对象，基于高通量

测序技术，解析部分河流与湖泊的细菌和真菌群

落的多样性、群落结构及其变化的驱动因素，同

时构建细菌和真菌的生态网络结构，研究河流与

湖泊的细菌和真菌群落的共现网络模式。本文相

关结果，一方面可为柴达木盆地河湖生态系统微

生物数据的挖掘提供基础，另一方面为柴达木盆

地河湖生态系统水资源管理和应用提供一定的
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决策支撑，进而可更有针对性地进行生态保护。 

1  材料与方法 
1.1  水样采集及预处理 

2023 年 7 月，选取柴达木盆地东北部的尕

海湖(GHL)、小柴旦湖(XCDL)、托素湖(TSL)、

可鲁克湖 (KLKL) 和鱼卡河 (YKR) 、巴音河

(BYR)、格尔木河(GEMR)、连通河(K_TR)、塔

塔棱河(TTLR)和香日德河(XRDR)进行水样采

集。以上样点湖泊包括淡水湖(KLKL)和咸水湖，

河流包括入湖河流和非入湖河流，其中 BYR 为

KLKL 的入湖河、K_TR 为 TSL 的入湖河、TTLR

为 XCDL 的入湖河。采样点信息详见附表 1 (所

有附表和附图的数据已提交国家微生物科学数

据中心，编号：NMDCX0001714)。使用便携式

采样器在每个采样点水下约 0.5 m处采集水体样

本 7 L 置于无菌处理的窄口玻璃瓶内，其中 5 L

用于水体抽真空过滤(孔隙直径 0.22 μm 的无菌

滤纸膜)，剩余水样用于水体营养盐浓度检测。

所有水体样本采集后及时放置在−4 ℃条件下避

光保存以待进一步分析。 

1.2  水体理化因子参数检测 
使用多参数便携式水质仪(Xylem Inc.公司)

在 每 个 样 点 连 续 3 次 监 测 样 点 的 温 度

(Temperature, Temp)、溶解氧(dissolved oxygen, 

DO)、电导率(electrical conductivity, EC)、pH，

氧 化 还 原 电 位 (oxidation-reduction potential, 

ORP)、盐度(salinity, SAL)和总溶解性固体(total 

dissolved solids, TDS)，并将 3 次测量结果取均

值作为最终该样点的理化因子数据。同时，在采

样点使用便携式 GPS 仪确定采样点的经度

(longitude, Lon) 、 纬 度 (latitude, Lat) 和 海 拔

(altitude, Alt)。另外，在实验室进行水体的总氮

(total nitrogen, TN)、总磷(total phosphorus, TP)、 

叶绿素 a (chlorophyll a, Chl-a)、氨氮(ammonia 
nitrogen, NH4

+-N)、硝氮(nitrate nitrogen, NO3
−-N)

的检测。其中 TN、TP 依据国家检测标准[16]检测、

NH4
+-N 的检测依据HJ 535—2009 标准[17]、NO3

−-N
的检测依据 SL 84—1994 标准[18]、Chl-a 的检测依

据 SL 88—2012 标准[19]。 

1.3  总 DNA 提取和 PCR 扩增及高通量测序 
将抽滤后的滤纸膜使用 FastDNA® Spin Kit 

for Soil 试剂盒(MP Biomedicals LLC 公司)进行

微生物总 DNA 的提取，具体提取过程参见相关

操作说明。总 DNA 提取后使用通用引物 515F 
(5′-GTGCCAGCMGCCGCGG-3′)和 806R (5′-GG 
ACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)对细菌 16S rRNA
基因的 V4 区进行 PCR 扩增，使用 ITS1F (5′-CTT 
GGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′)和 ITS2R (5′-GC 
TGCGTTCTTCATCGATGC-3′)对真菌 ITS 区进

行 PCR 扩增。细菌 PCR 反应体系：5×FastPfu
缓冲液 4 μL，dNTPs (2.5 mmol/L) 2 μL，上、下

游引物(5 μmol/L)各 0.8 μL，TransStart FastPfu 
DNA 聚合酶(2×) 0.4 μL，模板 DNA 10 ng，补加

ddH2O 至 20 μL。真菌 PCR 反应体系(20 μL)：
10×FastPfu 缓冲液 2 μL，dNTPs (2.5 mmol/L)   
2 μL，上、下游引物(5 μmol/L)各 0.8 μL，rTaq 
DNA 聚合酶(2.5 μmol/L) 0.2 μL，模板 DNA 10 ng，
补加 ddH2O 至 20 μL。细菌和真菌扩增程序：

95 ℃预变性 3 min；95 ℃变性 30 s，55 ℃退火

30 s，72 ℃延伸 30 s，共 27 个循环；随后 72 ℃
稳定延伸 10 min，最后在 10 ℃进行保存。每个

样本均 3 次重复并用 2%琼脂糖凝胶电泳检测

PCR 产物，并进行纯化、定量和均一化后送样

进行高通量测序。 
使用 Illumina公司的 MiSeq PE250平台进行

高通量测序(上海美吉生物医药科技有限公司)。
将原始下机数据按如下流程处理：(1) 使用 Fastp 
(v0.19.6)软件对双端原始测序序列进行质控(位
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点截取、长度过滤、错配体和嵌合体去除)；(2) 使
用 FLASH (v1.2.11)软件进行拼接得到原始序列

数据；(3) 使用 UPARSE 软件(v7.1)，根据 97%
的相似度对质控拼接后的序列进行操作分类单

元(operational taxonomic unit, OTU)的聚类；(4) 
利用 RDP classifier (v2.11)对细菌 Silva 16S 
rRNA 基因数据库(v138)和 Unite 真菌数据库，

进行 OTU 物种分类学注释。相关原始测序数据

已经上传到 NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov)，
序列登记编号 PRJNA1107365 和 PRJNA1107378。 

1.4  统计分析 
使用“vegan”和“picante”软件包计算河流与

湖泊水体细菌和真菌的 α 多样性指数(Chao1 丰

度指数、Shannon 多样性指数、Pielou 均匀度指

数、 PD 系统发育性指数 )，并使用非参数

Wilcoxon 检验分析河流与湖泊水体细菌和真菌

群落的 α 多样性指数的差异性[20]。另外，计算

环境因子与河流和湖泊的细菌和真菌 α 多样性

指数的 Spearman 相关关系，确定不同水体细菌

和真菌群落 α 多样性指数的影响因子。基于微生

物 群 落 Bray-Curtis 距 离 使 用 主 坐 标 分 析

(principal co-ordinates analysis, PCoA)并结合相

似性分析(analysis of similarities, ANOSIM)研究

河流与湖泊水体细菌和真菌群落结构的差异性，

R 值越大，组间差异程度越高[21]。剔除方差膨胀

因子(variance inflation factor, VIF)大于 10 的环

境 因 子 ， 基 于 去 趋 势 对 应 分 析 (detrended 
correspondence analysis, DCA)值的大小 (细菌

DCA1=5.87，真菌 DCA1=9.70，DCA1≥3.50)，
选取典范对应分析(canonical correlation analysis, 
CCA)，再利用“vegan”软件包进行探究环境因子

对河流与湖泊水体的细菌和真菌群落结构的影

响大小[22]。最后构建河流与湖泊的水体细菌和

真菌群落的共现网络，具体如下：首先挑选出在

超过一半数目样品(河流 7 个、湖泊 8 个)中出现，

并且其相对丰度大于 0.01 的 OTUs，进一步选择

Spearman 相关系数绝对值大于 0.8 同时显著性

P<0.01 的 OTUs 用于群落共现网络构建[9,22]。随

后用 Gephi (v0.10.1)交互软件进行微生物共现网

络的可视化及分析[23]。 

2  结果与分析 
2.1  河流与湖泊水体理化因子差异 

河流与湖泊的 Temp 无显著差别，其中

KLKL2 的 Temp 最高(31.43 ℃)，其入湖河流

BYR_S 的 Temp 最低(12.95 ℃)。除 KLKL (淡水

湖)外的湖泊盐度均远大于河流，所有湖泊水体

的 EC、TDS、ORP 均远大于除 K_TR1 以外的

河流。另外，河流中的 K_TR1 的 TDS、SAL、

ORP 值最高且与其尾闾湖 TSL 相接近。同时，

河流与湖泊的 pH 无明显差异，但均呈碱性。然

而，XCDL的叶绿素(Chl-a)含量最低(0.11 mg/L)，
BYR 的硝氮(NO3

−-N)水平最高(均值 1.10 mg/L)，
同时河流水体的溶解氧均值(DO)略高于湖泊，

河流与湖泊的氨氮(NH4
+-N)、总氮(TN)、总磷

(TP)无明显差异，见附表 1。 

2.2  河流与湖泊水体的细菌和真菌群落特

征变化 
采样水体样本的细菌和真菌共检测出的

OTUs 数目分别为 20 217 和 7 996。进一步计算

并分析不同水体细菌和真菌群落的 α 多样性指

数(Chao1 丰度指数、Shannon 多样性指数、PD
系统发育指数、Pielou 均匀度指数)及其与环境

因子的 Spearman 相关性见附表 2、图 1 所示。

由图 1可知河流与湖泊的细菌群落各 α多样性指

数差异显著。除河流的真菌群落 Pielou 均匀度指

数与湖泊真菌无显著差异外，河流水体的细菌和

真菌群落各 α 多样性指数均显著高于湖泊

(Wilcoxon，P<0.01)，原因之一是大部分河流的

溶解氧的含量高于湖泊，更利于微生物的生存。 
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图 1  河流与湖泊的细菌(A−D)和真菌(E−H)群落 α 多样性指数对比分析   河流与湖泊水体的细菌和真

菌 α 多样性指数的 Wilcoxon 检验，*：P<0.05；**：P<0.01；****：P<0.000 1；ns：差异不显著 
Figure 1  Comparative analysis of alpha diversity indices in bacteria (A−D) and fungal (E−H) communities 
between rivers and lakes. Wilcoxon test for bacterial and fungal alpha diversity indices in river and lake waters. 
*: P<0.05; **: P<0.01; ****: P<0.000 1; ns: Not significant. 

 
同时，值得注意的是 XRDR 的细菌和真菌群落

的各 α 多样性指数均值均最高，可能是由于

XRDR 富含大量可吸附微生物的泥沙导致[24]。

环境因子与河流和湖泊水体的细菌和真菌群落

的 α 多样性指数的相关关系表明，河流细菌群落

的 α 多样性指数均与 NH4
+-N 呈显著正相关关

系，表明 NH4
+-N 对细菌多样性有促进作用。同

时，河流细菌群落的 α 多样性指数也与 Lon 呈

正相关关系，但随着 pH 的增加而减少。然而，

Lat 和 DO 与河流细菌群落的各 α 多样性指数均

呈显著负相关关系(图 2A)。河流真菌的 Chao1

丰度指数、Shannon 多样性指数和 Pielou 均匀度

指数与 NH4
+-N 呈显著正相关关系，而 PD 系统

发育度指数与其呈显著负相关关系(图 2B)。湖

泊细菌的各 α 多样性指数均与 ORP、EC、TDS、

SAL 和 Alt 呈显著正相关关系，但与 DO 呈显著

负相关关系。同时 Shannon 多样性指数和 PD 系

统发育度指数均与 NH4
+-N、Temp、Lat、和 pH

呈显著负相关关系(图 2C)。湖泊真菌的 Chao1 丰

度指数和 PD 系统发育度指数与 NO3
−-N 和 TN 呈

显著负相关关系，与 Temp 和 NH4
+-N 呈显著正相

关关系，Shannon 多样性指数随 NO3
−-N、TN 和

DO 的增加而减少，Pielou 均匀度指数随 NH4
+-N 的

增加而减少(图 2D)。 

2.3  河流与湖泊的细菌和真菌群落组成 
在门分类水平上分别绘制不同水体细菌和

真菌物种丰度堆积图(图 3)，其前 5 优势物种丰

度占比如表 1−4 所示。 
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图 2  河流与湖泊水体的细菌和真菌 α 多样性指数与环境因子之间 Spearman 相关系数   环境因子与细

菌或真菌 α 多样性指数的 Spearman 相关系数的显著性，*：P<0.05；**：P<0.01；***：P<0.001 
Figure 2  Spearman coefficient between alpha diversity indices of bacterial and fungal in rivers and lakes and 
environmental factors. The significance of Spearman’s correlation coefficient between environmental factors 
and bacterial or fungal alpha diversity indices. *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001. 
 
 

河流与湖泊水体的细菌和真菌群落在属水平

上的优势物种见附图 1。 

2.4  河流与湖泊的细菌和真菌群落结构影

响因素分析 
基于 Bray-Curtis 距离，使用 PCoA 解析河

流及湖泊的细菌和真菌群落结构差异，结果如图

4 所示。由图 4A 可知，PCoA1 和 PCoA2 对河

流与湖泊水体的细菌群落差异的解释率分别为

31.32%和 16.85%。来自同一水体的细菌群落基

本聚集在一起，而不同水体的细菌群落出现明显

的分离，这表明河流与湖泊水体的细菌群落结构

存在显著差异(ANOSIM：R=0.599，P=0.001)。 
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图 3  河流与湖泊的细菌(A、B)和真菌(C、D)群落在门水平上相对丰度前 10 的物种 
Figure 3  Top 10 species in relative abundance at the phylum level for bacterial (A, B) and fungal (C, D) 
communities in rivers and lakes. 
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表 1  河流水体不同样本的细菌群落在门水平上的前 5 优势物种 
Table 1  Top 5 dominant species of bacterial communities in different samples of river water bodies at the 
phylum level 
Top 5 dominant species Range of abundance (%) Samples with the highest 

abundance percentage (%) 
Samples with the highest 
abundance percentage (%) 

Proteobacteria 6.0−63.0 BYR_ZX (6.0) YKR1 (63.0) 
Actinobacteria 7.0−36.0 YKR1 (7.0) BYR_ZX (36.0) 
Firmicutes 1.0−55.0 TTLR2 (1.0) BYR_ZX (55.0) 
Bacteroidetes 0.5−20.0 BYR_ZX (0.5) GEMR4 (20.0) 
Cyanobacteria 0.5−19.0 BYR_Z (0.5) BYR_S (19.0) 
Table 1 aligns with figure 3A. 

 
表 2  河流水体不同样本的真菌群落在门水平上的前 5 优势物种 
Table 2  Top 5 dominant species of fungal communities in different samples of river water bodies at the 
phylum level  
Top 5 dominant species Range of abundance (%) Samples with the highest 

abundance percentage (%) 
Samples with the highest 
abundance percentage (%) 

Ascomycota 0.5−75.0 K_TR1 (0.5) XRDR1 (75.0) 
Unclassified_k_Fungi 3.0−97.0 XRDR1 (3.0) K_TR1 (97.0) 
Basidiomycota 0.2−69.0 KTR1 (0.2) BYR_Z (69.0) 
Chytridiom,ycota 0.5−22.0 BYR_Z (0.5) TTLR2 (22.0) 
Rozellomycota 0.5−16.0 GEMR1 (0.5) TTLR2 (16.0) 
Table 2 aligns with figure 3B. 
 
表 3  湖泊水体不同样本的细菌群落在门水平上的前 5 优势物种 
Table 3  Top 5 dominant species of bacterial communities in different samples of lake water bodies at the 
phylum level  
Top 5 dominant species Range of abundance (%) Samples with the highest 

abundance percentage (%) 
Samples with the highest abundance 
percentage (%) 

Proteobacteria 8.0−61.0 KLKL3 (8.0) TSL3 (61.0) 
Actinobacteria 6.0−38.0 GHL1 (6.0) XCDL3 (38.0) 
Firmicutes 1.0−75.0 XCDL1 (1.0) KLKL3 (75.0) 
Bacteroidetes 0.5−31.0 KLKL3 (0.5) XCDL2 (31.0) 
Cyanobacteria 1.0−20.0 TSL1 (1.0) XCDL1 (20.0) 
Table 3 aligns with figure 3C. 
 
表 4  湖泊水体不同样本的真菌群落在门水平上的前 5 优势物种 
Table 4  Top 5 dominant species of fungal communities in different samples of lake waters at the phylum level 
Top 5 dominant species Range of abundance (%) Samples with the highest 

abundance percentage (%) 
Samples with the highest 
abundance percentage (%) 

Unclassified_k_Fungi 3.0−87.0 TSL (3.0) XCDL3 (87.0) 
Ascomycota 3.0−94.0 XCDL1 (3.0) TSL1 (94.0) 
Chytridiomycota 0.3−25.0 XCDL2 (0.3) GHL3 (25.0) 
Rozellomycota 0.2−23.0 TSL1 (0.2) XCDL1 (23.0) 
Basidiomycota 0.2−10.0 TSL3 (0.2) KLKL2 (10.0) 
Table 4 aligns with figure 3D. 
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然而 KLKL 与其他湖泊水体细菌群落出现明显

分离，K_TR1 与 TSL 的细菌群落明显聚集而与

KLKL 明显分离，研究表明盐度是水体微生物群

落结构的显著驱动因素，因此盐度的差异(均值：

KLKL=0.97 g/L、K_TR=15.44 g/L、TSL=17.60 g/L、
其余湖泊水体盐度>15.00 g/L)可能是以上样点

细菌群落结构差异的主要因素[6,25]。同时，可以

发现 BYR_Z 和 BYR_ZX 与 KLKL 细菌群落出

现较明显的聚集，表现出较高的群落结构相似

性，原因可能是 BYR 为 KLKL 的入湖河流。由

图 4B 可知，前两轴对河流与湖泊水体的真菌群

落结构变化的解释率为 15.14%和 10.18%。与不

同水体的细菌群落结构情况相似，来自同一水体

样本的真菌群落基本聚集在一起，不同水体样本

的真菌群落出现明显的分离，ANOSIM 也表明

河流与湖泊水体的真菌群落结构显著不同

(ANOSIM：R=0.435，P=0.001)。研究表明 Chl-a
的含量通常被用于表征水中藻类生物量，评价

水体营养状态[26-27]，可发现 XCDL 与其他湖泊

水体真菌群落出现明显的分离，原因可能是

XCDL的 Chl-a的含量明显低于其他 3个湖泊(均
值：XCDL=0.11 μg/L、GHL=1.62 μg/L、KLKL=  
1.21 μg/L、TSL=0.36 μg/L)。另外，XCDL 与其

入湖河流 TTLR 的真菌群落也出现明显的分

离，原因可能是盐胁迫影响真菌的代谢过程、

种间相互作用和食物网结构等进而导致真菌群

落结构差异较大 (均值：XCDL=36.95 g/L、

TTLR=0.63 g/L)[28-29]。同样 K_TR1 为连接 KLKL
与 TSL 的河流样点，因而其水体真菌群落结构与

KLKL 和 TSL 的群落结构存在较高相似性，表现

出 K_TR1 与 KLKL 和 TSL 的真菌群落聚集[30]。 

2.5  河流与湖泊的细菌和真菌群落环境驱

动因子分析 
使用方差膨胀因子(VIF)分析剔除掉 VIF 大

于 10 的环境因子(SAL 和 TDS)。依据 DCA 分析

结果 (细菌 DCA1=5.87，真菌 DCA1=9.70，

DCA1≥3.50)，选取 CCA 解析细菌和真菌群落在

不同水体环境中变化的驱动因子，CCA1 和

CCA2 分别解释了河流与湖泊水体的细菌和真

菌群落结构变化的 21.62%和 13.30%。对河流和 
 

 
 

图 4  基于 Bray-Curtis 距离的河流与湖泊的细菌(A)和真菌(B)群落主坐标分析 
Figure 4  Principal coordinate analysis of bacterial (A) and fungal (B) communities in rivers and lakes based 
on Bray-Curtis distance. 
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湖泊水体细菌群落结构变化的显著驱动因素影

响大小为 EC>ORP>Alt>Chl-a> TP>TN>NH4
+-N 

(R2=0.73、0.68、0.49、0.35、0.28、0.23、0.22，

P<0.05) (图 5A)。影响不同水体的真菌群落结构

的显著因素排序为 ORP>DO> EC>Temp>TP> 

NH4
+-N>pH (R2=0.69、0.58、0.57、0.34、0.31、

0.28、0.25，P<0.05) (图 5B)。 

2.6  河流与湖泊的细菌和真菌微生物共现

网络分析 
基于 OTUs 之间的相关关系，对河流与湖泊

水体的细菌和真菌群落共现网络进行构建和解

析，结果如图 6 所示。河流水体细菌的共现网络

由 139 个节点和 440 条边组成，湖泊水体的细菌

共现网络由 82 个节点和 324 条边组成；河流水

体真菌的共现网络由 23 个节点和 14 条边组成，

湖泊水体的真菌共现网络由 9 个节点和 21 条边

组成(表 5)，表明柴达木盆地河流细菌群落比湖

泊具有更复杂的相互作用关系和网络结构，而湖

泊真菌群落比河流的网络关系和网络结构更复

杂。另外，河流的细菌和真菌群落共现网络的模

块化程度分别为 0.56 和 0.88，湖泊的细菌和真

菌共现网络的模块化程度分别为 0.54 和 0.19，

表明柴达木盆地河流的细菌和真菌群落与湖泊

的细菌群落共现网络模块化程度均较高(模块化

指数大于 0.40)，且河流水体的细菌和真菌群落

的网络模块化均高于湖泊，而湖泊真菌群落共现

网络的模块化程度很低，表明河流水体的细菌和

真菌群落的共现网络的模块内连接更复杂，而湖

泊水体细菌和真菌群落的共现网络模块间的连

接更复杂。值得注意的是河流与湖泊水体的真菌

共现网络均较简单，原因可能是柴达木盆地干旱

少雨的气候不利于真菌菌株生长。另外，河流与

湖泊的细菌群落网络关系显示群落内部正相关

关系明显大于负相关关系，而河流与湖泊的真菌

群落网络关系均为正相关关系。此外，河流与湖

泊的细菌群落聚类系数为 0.47 和 0.55，节点平

均度分别为 6.33 和 7.93，而河流与湖泊的真菌

群落聚类系数为 0.60 和 0.72，节点平均度分别

为 1.22 和 4.67，表明在环境干扰的情况下河流

的细菌和真菌群落的稳定性均小于湖泊[14]。 
 
 

 
 

图 5  河流与湖泊的细菌(A)和真菌(B)群落典型相关性分析(CCA) 
Figure 5  Canonical correlation analysis of bacterial (A) and fungal (B) communities in rivers and lakes. 
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图 6  河流与湖泊的细菌和真菌群落共现网络   按照不同的模块进行着色，仅展示网络中相对丰度前 5
的模块，其他模块用灰色表示；节点颜色：不同的模块；边的颜色：相关关系 
Figure 6  Co-occurrence network of bacterial and fungal communities in rivers and lakes. Only the relative 
abundance of top 5 modules with different colors are displayed. Only the relative abundance of top 5 modules 
with different colors are displayed based on their modularity, and other modules are represented with grey; 
Color of nodes: Different modularity; Color of edges indicates: Correlation. 
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表 5  河流与湖泊的细菌和真菌共现网络拓扑参数 
Table 5  Co-occurrence network topology parameters of bacteria and fungi in river and lake waters 
Microorganisms across 
different habitats 

Nodes_number Edges_number Node average degrees Clustering coefficient Modularity 

River bacteria 139 440 6.33 0.47 0.56 
Lake bacteria  82 324 7.93 0.55 0.54 
River fungi  23  14 1.22 0.60 0.88 
Lake fungi   9  21 4.67 0.72 0.19 
 

3  讨论 
本研究中共采集河湖水体共 28 个样本，对

不同水体的细菌和真菌群落的多样性、群落结

构、驱动因素和共现网络进行解析，结果表明河

流与湖泊的微生物群落结构特征存在较为明显

的差异。 

3.1  河流与湖泊的细菌和真菌群落特征差异 
河流细菌和真菌 Chao1丰度指数和 Shannon

多样性指数均显著高于湖泊，这说明柴达木盆地

河流水体的细菌和真菌物种比湖泊更为丰富，群

落结构更复杂。这与王博雯等所得出的开都河细

菌群落α多样性指数远高于博斯腾湖结果一致[31]。

其原因可能是流动的河水会收纳沿程各类环境

中的微生物，致使河流水体的微生物多样性和丰

度都显著高于湖泊水体[32]。然而，这与 Zhang
等得出的巢湖入湖河流细菌群落的 α 多样性指

数低于巢湖的结果相反，原因一方面是入湖河携

带的微生物在巢湖中富集，另一方面是巢湖流域

位于人群密集地区，人类产生的有机物、无机盐

等对巢湖的微生物群落结构产生影响[12,30,33-34]。

本研究中的 XCDL 和 KLKL 的 α 多样性指数略

低于其入湖河流(TTLR 和 BYR) (附图 2)，原因

可能是 XCDL 和 KLKL 的盐度(均值：36.95 g/L
和 0.97 g/L)高于 TTLR 和 BYR (均值：0.63 g/L、

0.37 g/L)，较高的盐度增加了微生物细胞外渗 
透压，使细胞活性降低，从而导致微生物多样性

降低[35]。 

本研究中不同水体细菌的优势门均为

Proteobacteria，这是由于 Proteobacteria 在自然生

境中占据更宽的生态位，这与众多前人对不同河

流及湖泊的群落组成的研究结果一致[10,36-39]。然

而，不同样点的优势物种又存在一定差别，例如

在 BYR_Z、BYR_ZX 的 Firmicutes 含量却远高

于 Proteobacteria，其原因是这 2 个点位于城市   
之内，居民生活所产生的 NO3

−-N (BYR 均值：

1.10 mg/L ，含量远大于其他样点 ) 有益于

Firmicutes 的生长以及上游动物产生含有大量

Firmicutes 的粪便排入河中导致[40]。另外，采样

期间正处于 BYR 上游河床施工期，河水中混入

大量泥沙也是 Firmicutes 增加的主要原因[41]。同

时也可注意到 KLKL2 和 KLKL3 的 Firmicutes
丰度较高，原因之一是 BYR 携带的 Firmicutes
在 KLKL 出现了富集的现象，另外这与两地湖

边栖息大量鸟类和周边牧民羊群留下的粪便  
有关[9,12,30]。 

研究表明 Bacteroidetes 和水体富营养化密

切 相 关 ， 而 本 研 究 中 采 样 河 流 与 湖 泊 的

Bacteroidetes 占比很低(总体均值 10.7%)，说明

柴达木盆地的水生生态系统未出现富营养化现

象[42]。同时，水体盐度的升高可增加 Actinobacteria
的相对丰度，并减少 Proteobacteria 的相对丰度，

因此这也是XCDL (均值：36.95 g/L) Actinobacteria
的相对丰度较高的原因[43]。不同水体的真菌群

落优势物种除 unclassified_k_Fungi 外，主要为

Ascomycota。研究结果表示，Ascomycota 多作为
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土壤或沉积物中的腐生菌，对降解复杂有机质起

着关键作用，因此本研究中含大量泥土的 XRDR
中 Ascomycota 的丰度较高[44-45]。同时有多项研

究 表 明 ， 较 高 营 养 化 水 平 的 环 境 会 引 起

Ascomycota 的丰度增加，因此这也是本研究中

NH4
+-N 含量最高的 KLKL3 (0.14 mg/L)、TN 含量

较高的 GHL (均值 3.09 mg/L)和 TSL1 (1.92 mg/L)
中 Ascomycota 丰度较大的原因[14,46-47]。同时有研

究表明，大多数 Basidiomycota 是腐生菌，对环

境胁迫的反应相对稳定且能够抵抗环境压力，在

维持湖泊生态系统稳定方面发挥着重要作用。本

研究中 Basidiomycota 在河流和湖泊水体中丰度

总占比为 11.8%，表明柴达木盆地的河流与湖泊

的生态系统稳定性较好。值得注意的是，在流经

德令哈市的 BYR_Z 和 BYR_ZX 的样点发现，其

Basidiomycota 的占比(BYR-Z：69%、BYR-ZX：

43%)远高于其他菌门，表明德令哈市内 BYR
的水生态在人类活动的干扰下仍具有较强的稳

定性。 

3.2  不同环境因子对河流与湖泊的细菌和

真菌群落的影响 
柴达木盆地的不同河湖的细菌和真菌群落

结构受 Alt 影响显著，且 Alt 与不同河流和湖泊

的 Chl-a 呈正相关关系，与河流的 TN 和 NO3
−-N

呈负相关关系，而与湖泊的 ORP、EC、TDS、
SAL 呈负相关关系(图 2)。因此可推测 Alt 是对

柴达木盆地不同河流和湖泊中的营养因子水平

产生影响进而导致不同水体的细菌和真菌群

落的结构不同[9]。 
不同水体的细菌和真菌群落的 α 多样性指

数与环境因子的相关关系区别很大，其中值得注

意的是河流细菌 Shannon 多样性指数与 NH4
+-N

呈正相关，而湖泊细菌 Shannon 多样性指数与

NH4
+-N 呈负相关关系。原因可能如下：(1) 河

流细菌群落的 NH4
+-N 与 DO 呈显著负相关关

系，而湖泊细菌群落的 NH4
+-N 与 DO 呈显著正

相关关系，因此可认为是河流与湖泊不同程度的

DO (河流均值：7.45 mg/L、湖泊均值：7.25 mg/L)
对氮转化起作用的菌群种类引起相反变化，进

而导致以上现象 [48]；(2) 另外河流细菌群落的

NH4
+-N 与 SAL 呈显著正相关关系，而湖泊细菌

群落的 NH4
+-N 与 SAL 呈显著负相关关系，因此

可认为不同水体细菌群落受盐度(SAL 均值：河

流：0.45 g/L、湖泊：29.00 g/L)影响强烈，导致

不同水体的氮转化细菌多样性存在差异[49]。另

外，研究发现河流与湖泊水体的细菌和真菌群落

的 α 多样性指数与 DO 均呈负相关关系，表明以

上河流与湖泊中厌氧菌群占多数[48]。 

3.3  河流与湖泊的细菌和真菌的共现网络

差异 
河流与湖泊的具体生境不同，导致两者的

细菌和真菌群落的共现网络存在较大差别，这

与前人研究结果一致[11-12,14]。本研究中河流比

湖泊的细菌群落具有更复杂的网络关系，但湖

泊的真菌共现网络关系比河流更复杂。这表明

河流细菌和湖泊真菌群落的物种间互作关系

更复杂，且可能具有更高程度的功能冗余以及

更高的生态位宽度[50-51]。研究发现网络中不同

模块的节点可能执行不同的功能，如参与生境

中碳循环、氮循环及降解有毒化合物等，同时

也具有独立功能的生态位[12,52-53]。本研究中采

样河流的细菌和真菌与湖泊的细菌群落均具

有高度的模块化结构，但河流真菌群落的共现

网络模块化程度远高于湖泊，表明不同水体的

环境异质性，也表明河流的真菌群落比湖泊具

有更复杂的功能[51]。另外，正相关关系代表群

落间的共生或寄生关系，负相关关系代表群落

间的捕食或竞争关系[35,54]。本研究中河流与湖

泊的真菌物种间均为正相关关系(100%)，说明

河流与湖泊的真菌群落物种间共生和寄生关 
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系较多，同时也说明河流与湖泊的真菌群落稳

定性较差[55]。另外，与河流和湖泊的真菌群落

相比，细菌群落更高的负相关关系比例(河流：

8.70%、湖泊：28.30%)表明细菌群落间更强的

竞争关系，同时表明河流与湖泊的细菌比真菌

群落具有更高的稳定性，可承受更强烈的环境

变化[56]。同时，值得注意的是，河流与湖泊细

菌群落共现网络复杂程度远高于真菌，原因可

能是细菌的 OTUs (20 217)远高于真菌 OTUs 

(7 996)。 

4  结论 
本文选取柴达木盆地典型河湖为研究对

象，分析柴达木盆地河流及湖泊水体的细菌和

真菌群落多样性、群落结构、环境驱动因子和

共现网络模式的差异性，并讨论了差异形成的

原因。取得结论如下：(1) 河流水体细菌和真

菌群落的 α 多样性指数及其影响因素与湖泊存

在显著差异；(2) 河流与湖泊不同样点的细菌

优势菌门相同，真菌优势菌门不同且占比不

同，表明不同样点的细菌和真菌群落存在一定

的空间异质性；(3) 河流与湖泊水体的细菌和

真菌群落结构差异显著，但个别湖泊及其入湖

河流的相近样点微生物群落结构相似；(4) 河

流与湖泊水体的细菌和真菌群落的显著环境

驱动因素不完全一致，其中 EC、ORP、NH4
+-N

和 TP 是同时驱动河流和湖泊水体微生物群落

结构的变化；(5) 河流及湖泊水体的细菌和真

菌群落共现网络均具有高度的模块化结构，且

河流细菌群落比湖泊细菌更稳定，而湖泊的真

菌群落比河流真菌群落更稳定。本研究可为深

入理解柴达木盆地河湖水体微生物群落特征

的联系和差异提供一定见解，并为柴达木盆地

湖泊水资源保护和管理提供基础。 
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