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摘要：采集青藏高原不同盐度(淡水湖、咸水湖和盐湖)湖泊水样,对藻类群落结构特征及其变化驱动机制进行解析,使用零模型对藻类的群落构建过程

进行量化.结果表明:淡水湖藻类平均多样性和丰度指数最高(Shannon指数 3.60;Chao1指数 390.01),盐湖藻类平均多样性和丰度指数最低(Shannon指数

1.96;Chao1指数184.84).随着盐度的增加,水体藻类群落丰度显著减少.不同盐度湖泊水体藻类群落的变异指数不同,咸水湖中的变异指数最小,表明其藻

类群落稳定性最高;青藏高原湖泊水体藻类在门分类水平上主要有硅藻(28.78%)、绿藻(14.28%)、裸藻(2.88%)、定鞭藻(1.89%),包括 uncultured_organism、

Tetraselmis_cordiformis、Nannochloropsis_oculata、Rhizosolenia_sp.等物种,占比依次为 31.94%、9.06%、6.30%和 3.58%.不同盐度湖泊藻类的群落结构

显著不同(ANOSIM:P<0.001).生物需氧量(BOD)是不同盐度湖泊藻类群落结构变化最显著的驱动因子.变异分区分析(VPA)揭示了地理因子在塑造湖泊

藻类时的贡献率(1.02%)比水环境因子(36.95%)低;不同盐度湖泊藻类群落构建过程不同,淡水湖由确定性过程主导,而咸水湖和盐湖由随机性过程主导.

本研究结果可为青藏高原湖泊群水资源规划利用和管理策略提供理论支撑,为区域内水体污染风险评估提供科学依据. 
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Abstract：In this study, water samples of lakes with different salinities (fresh, saline and salt) lakes in the QTP were collected to 

analyze the structural characteristics and driving mechanisms of algae communities, and the Null model was used to quantify the 

process of algal community assembly processes. The results indicated: The abundance indices of algae in fresh lakes were the highest 

(average Shannon and Chao1 were 3.60 and 390.01, respectively), while that in salt lakes were the lowest (average Shannon and 

Chao1 were 1.96 and 184.84, respectively). With the increase of water salinity, the diversity and abundance of algal communities 

decreased significantly. The Average Variation Degree (AVD) index of algal community in different salinities lakes was different, and 

AVD in saline lakes was the lowest, indicating that the stability of algal community is the highest. At the phylum taxonomic level, the 

algae in the lakes of the QTP were mainly composed of Bacillariophyta (28.78%), Chlorophyta (14.28%), Euglenozoa (2.88%), 

Haptophyta (1.89%), including the species of uncultured_organism、 Tetraselmis_cordiformis、Nannochloropsis_oculata、

Rhizosolenia_sp. and the proportions were 31.94%, 9.06%, 6.30% and 3.58%, respectively. The community structure of algae in 

lakes with different salinities was significantly different (ANOSIM: P<0.001). Biological oxygen demand (BOD) was the most 

significant driving factor for variations in the community structure of algae in lakes with different salinities. Variational partition 

analysis (VPA) revealed that the contributions of geographic factors in shaping algae in lakes (1.02%) was lower than that of water 

environmental factors (36.95%). The algal community assembly process was varied in lakes with different salinity gradients. The 

community assembly processes of algae in fresh lakes were dominated by the deterministic processes, while the algae in saline and 

salt lakes were mainly dominated by the stochastic processes. The results of this study could provide theoretical support for the 

planning, utilization, and management strategies of water resources in lakes on the QTP, and also provided scientific basis for the 

assessment of water pollution risks in this region. 
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藻类广泛分布在湖泊生态系统中,是湖泊生态

系统中重要的初级生产者并具有多重生态功能
[1]

.

藻类是基于生态学概念而划分的复杂类群,目前对

其的分类并未形成统一的认识.通常是基于其形态、

结构、鞭毛等多种因素的综合考量,这类生物体大多

数是无维管束且能实现自养生活的一类特殊的植

物类群,是水生食物网中重要一环,与光照、水温、

pH值、水动力环境等多种因素的变化有关
[2-3]

.研究

表明湖泊中浮游藻类主要由蓝藻、隐藻、甲藻、黄

藻、金藻、硅藻、裸藻和绿藻等组成,其中蓝藻、硅

藻和绿藻为优势藻
[4-6]

.目前,我国水资源表现出“水

质型”缺水的现状,研究水体中藻类的多样性与群落

结构和变化驱动机制能直接反映水体状况,这是由

于藻类的过多繁殖造成生境中初级生产力增大而

生物多样性降低、水生生物衰退等一系列水生态负

面效应现象,进而影响湖泊生态系统的安全和生物

地球化学循环
[7]

.更重要的是,藻类在湖泊生态系统

服务功能的维持方面发挥着至关重要的作用,它们

通过光合作用产生氧气 ,有助于维持地球的大气

平 衡. 

湖泊是水生生态系统的组成之一,是陆地水文

要素循环和各类生源要素的富集地,也是水生生态

系统研究的热点区域.湖泊中的氮(N)和磷(P)是影响

湖泊藻类生长繁殖的重要生源要素.众多学者关注

了低海拔地区富营养湖泊藻类群落结构的特征,但

缺少关于高原寡营养湖泊水体浮游藻类的群落特

征与驱动因素及其构建过程的解析
[8-10]

.青藏高原

(QTP)被誉为“世界第三极”,受印度洋季风的影响,

区域内降雨量极少,蒸散发大,使得该区域自然发育

了不同盐度梯度的湖泊,这些湖泊生态系统的变化

敏感的响应全球气候的变化并对区域生态系统的

完整性具有重要的支撑意义
[11]

.湖泊按照盐度梯度

可分为淡水湖 (盐度<1g/L)、咸水湖 (1g/L<盐度

<50g/L)和盐湖(盐度>50g/L)
[12-13]

,这些湖泊中微生

物群落多样性和丰度存在差异,表现为随着盐度的

增加,湖泊微生物的多样性降低
[14-15]

.随着分子生物

学技术的发展,学者们对青藏高原湖区细菌、古菌和

真核微生物的研究已经趋于相对完善.例如Wu等
[16]

对青藏高原 16 个盐度不同的湖泊的浮游细菌群落

特征进行研究,发现盐度是控制浮游细菌群落组成

和分布的重要因素,赵卓丽等
[17]
研究青藏高原尕斯

库勒湖附近水体对湖泊原核微生物的贡献,揭示了

附近水体对湖区水体和沉积物微生物的贡献不同,

盐度和 pH值是影响湖区微生物群落的主要因素,而

pH 值是青藏高原湖泊沉积物微生物群落结构变化

的关键驱动因素
[18]

.
 
然而西藏纳木错湖浮游细菌群

落丰度与叶绿素 a 的浓度显著相关
[19]

.对比分析黄

河源区、可可西里地区和柴达木盆地湖泊水体细菌

群 落 结 构 及 其 差 异 的 研 究 表 明 变 形 菌 门

(Proteobacteria)为优势菌门,且柴达木盆地湖泊的细

菌多样性、群落结构和共现网络更复杂
[20]

.对青藏高

原河流藻类群落结构及其驱动机制的结果表明该

区域河流生态系统藻类主要包括蓝藻、硅藻、黄藻、

甲藻和绿藻
 [21]

.综上所述,目前仍然缺乏对青藏高

原东部地区不同盐度梯度湖泊藻类群落结构特征

的研究. 

近年来,微生物群落构建是微生物生态学研究

的热点.众多学者关注了各类生境中(湖泊、河流、

水库、土壤等)微生物群落的构建过程,结果表明在

微生物群落构建的过程中,确定性过程和随机性过

程对微生物多样性和群落结构的形成和维持贡献

不同
[22]

.2023 年关于青藏高原湖泊微生物群落构建

过程的研究结果表明水体细菌和真核微生物群落

构建过程分别由同质选择和扩散限制主导
[23]

.此外,

青藏高原湖泊不同生境(水体和沉积物)微生物群落

构建过程不同,随机性过程和确定性过程分别主导

水体和沉积物微生物群落的构建过程
[24]

.前人研究

西藏区域 23 个湖泊浮游细菌和真核微生物群落构

建过程,发现环境选择和扩散限制分别主导细菌和

真核微生物群落构建过程
[25]

.综合对比发现,目前对

青藏高原不同盐度湖泊水体藻类群落构建过程的

解析仍然不足.基于此,本研究选取青藏高原 8 个不

同盐度梯度的湖泊,分析水体藻类群落多样性和结

构及其变化的驱动机制,以期为青藏高原湖泊水资

源规划管理和保护提供科学依据. 

1  材料与方法 

1.1  样品采集和理化参数测定 

2024 年 6 月 ,选取青藏高原东部包括尕海

(GHL,2个样点)、托素湖(TSL,3个样点)、可鲁克湖

(KLKL,3 个样点)、小柴旦湖(XCDL,3 个样点)、哈

拉湖(HLL,3个样点)、苏干湖(SGL,3个样点)、尕斯
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库勒湖(GSKLL,2 个样点)和冬给措那湖(DJCN,2 个

样点)的 8 个湖为研究对象进行水样采集.按照盐度

梯度划分,KLKL 和 DJCN 湖为淡水湖,HLL,SGL, 

TSL,XCDL 湖为咸水湖,GHL 和 GSKLL 湖为盐湖.

根据湖泊集水面积的大小设置不同的采样点,采样

湖泊共选取 21 个样点,每个样点具体分布见图 1.使

用便携式水样采集器采集水面以下约 0.5m 的水体

样品,每个样点采集水样 3 份,放置在无菌的玻璃瓶

中.待到实验室混合均匀后过孔隙直径为 0.22 μm的

滤膜进行抽真空过滤,富集在滤膜上的微生物用于

总DNA的提取,另采集一部分样品,放置在窄口瓶中

黑暗冷藏保存,用于实验室测定水体的理化因子浓

度.在采样的同时,使用便携式 GPS 仪(中国)监测采

样点地理位置信息. 

 

图 1  采样点分布 

Fig.1  Distributions of the sampling sites 

在采样的同时,使用便携式多参数水质仪(EXO 

SY1USA)原位监测水体温度(Temp)、溶解氧(DO)、

pH值、盐度(SAL)、电导率(EC)、氧化还原电位(ORP)

和总溶解固体(TDS)浓度.另外实验室检测水体样本

的总氮 -TN 采用 (HJ636-2012),总磷 -TP 采用

(GB11893-89),氨氮(NH4
+
-N)采用(HJ 666-2013),硝

酸盐氮(NO3
-

-N)采用(HJ/T 346-2007),化学需氧量

(COD)采用(HJ/T399-2007),五日生化需氧量(BOD)

采用(HJ 505-2009),总有机碳(TOC)采用测定参考标

准(HJ 536-2009),每个样点水体理化参数检测 3 次,

求平均值后作为该样点的最终结果,具体检测结果

见附表 1. 

1.2  总DNA的提取、PCR扩增和高通量测序分析 

本研究对藻类的鉴定采用分子生物学方法,通

过对原核和真核藻类都适用的 23S rRNA扩增子引

物,对获取富集微生物的滤膜进行DNA提取和 PCR

扩增.使用 DNA提取试剂盒(FastDNA® Spin Kit for 

Soil)提取样品中微生物的总 DNA,提取流程参考试

剂盒的操作说明.使用 2%的琼脂糖凝胶电泳对提取

的 DNA进行质检,质检合格后分别选用两对特定引

物 A23SrVF1:5’-CARAAAGACCCTATG-3’与 A23 

SrVR1:5’-GATCAGCCTGTTATCC-3’,以及 A23Sr 

VF2: 5’-ARAAAGACCCTATGMAGCT-3’和 A23Sr 

VR2:5’-TCAGCCTGTTATCCCTAG-3’对藻类进行

PCR 扩增,扩增体系和流程参见之前的研究
[21,23]

. 

PCR产物质检合格后在PE300平台进行双末端高通

量测序分析(上海美吉生物科技有限公司,上海). 

1.3  生物信息分析 

测序结束后 ,按照如下步骤进行测序数据处

理:1)将原始下机数据进行序列拼接后,剔除错配体

和嵌合体得到有效序列;2)对获得的有效序列去除

重复的单序列后对非重复序列进行扩增子序列变

体(Amplicon Sequence Variant-ASV)进行降噪和聚

类,设置相似性阈值为 80%,序列覆盖度为 80%;3):使
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用QIIME2(v.2022.2)软件和NT(Nucleotide Sequence 

Database)数据库对获取的藻类 ASV 进行序列比对

和物种注释,并在门、纲、目、科、属和种水平上分

析样本的物种组成. 

1.4  统计分析 

使用 Kruskal-Wallis(K-W)检验分析不同盐度湖

泊水体物理化学因子和 alpha 多样性之间的显著性.

为了评估藻类群落的物种丰富度、多样性和群落稳

定性,本研究使用“vegan”和“picante”软件包对不同盐

度湖泊藻类的 alpha多样性指数(包括:Simpson指数、

Shannon指数、Chao1指数、Richness、PD系统发育

指数和 Pielou 均匀度指数)和群落变异指数(AVD)进

行计算.使用 Spearman 相关系数解析环境因子对藻

类多样性指数的影响 .基于非限定多维尺度分析

(NMDS)和相似性分析(ANOSIM)解析不同盐度湖泊

水体藻类群落结构的差异性.选取方差膨胀因子(VIF)

小于 10的环境因子剔除共线性因子后进行冗余分析

(RDA)来研究环境因子对藻类群落结构的影响.另外

选取“Envfit”函数判断环境因子对藻类群落结构影响

的大小和显著性.基于变异分区分析(VPA)探究水环

境因子与地理因子对青藏高原湖泊水体藻类群落结

构差异的影响
[23]

.此外,为了解析藻类群落结构的构

建过程,使用“picante”软件包,基于零模型(β-NTI 指

数和BCBray指数)量化分析随机性过程和确定性过程

对藻类群落的贡献率.零模型把微生物群落构建过程

进一步分为同质选择 (βNTI<−2)、异质选择

(βNTI>+2)、扩散限制(|βNTI|<2 和 RCBray>0.95)、同

质扩散(|βNTI|<2 和 RCBray<-0.95)、漂变过程和其他

生态过程(|βNTI|<2 和|RCBray|<0.95),以上分析均在

R(v 4.4.1)版本中进行
[23,26]

. 

2  结果与分析 

2.1  不同盐度湖泊水体理化因子 

不同盐度湖泊的平均水温介于 15.81~18.82℃之

间.平均TOC的浓度范围为9.22~20.06mg/L,其中淡水

湖TOC含量最低,盐湖次之,咸水湖的最高.TN的浓度

随着湖泊盐度的增大而增加 ,淡水湖的含量最低

(0.55mg/L),盐湖的含量最高(3.66mg/L).淡水湖的平

均 COD 浓度最低 (16.38mg/L),咸水湖的最高

(201.81mg/L).进一步分析不同盐度水体物理化学因

子之间的显著性,结果表明除 EC、TDS、SAL、pH值、

TN 在不同盐度湖泊之间差异显著外(P<0.05),其他环

境因子在不同盐度湖泊之间均无显著差异(附表 1). 

表 1  不同盐度湖泊藻类群落 alpha多样性指数 

Table 1  The alpha diversity indices of algal communities in 

different salinity lakes 

湖泊类型 采样点
Shannon

指数 

Simpson

指数 

Chao1

指数 
Richness PD

Pielou

指数

DJCN1 4.04 0.08 411.20 348 28.09 0.69

DJCN2 3.81 0.11 538.02 430 37.10 0.63

KLKL1 2.68 0.27 342.04 232 22.46 0.49

KLKL2 3.55 0.07 261.44 231 23.74 0.65

淡水湖

KLKL3 3.93 0.06 397.35 329 26.87 0.68

HLL1 3.66 0.05 225.12 196 15.76 0.69

HLL2 2.50 0.19 182.70 158 12.53 0.49

HLL3 2.78 0.21 287.24 211 15.75 0.52

SGL1 3.82 0.04 365.97 257 27.09 0.69

SGL2 2.99 0.12 208.14 171 16.29 0.58

SGL3 3.24 0.09 160.75 157 21.23 0.64

TSL1 3.90 0.07 365.07 302 24.42 0.68

TSL2 2.87 0.12 217.04 166 19.49 0.56

TSL3 1.63 0.39 125.00 104 11.51 0.35

XCDL1 2.24 0.22 155.48 122 12.93 0.47

XCDL2 2.53 0.23 162.05 134 11.84 0.52

咸水湖

XCDL3 2.81 0.21 259.75 190 22.36 0.54

GSKL1 4.19 0.07 558.02 435 41.02 0.69

GSKL2 1.90 0.35 58.25 58 8.62 0.47

GHL2 0.71 0.74 54.33 47 5.18 0.18
盐湖 

GHL3 1.05 0.62 68.75 46 6.03 0.27

K-W(P)  0.112 0.163 0.031 0.026 0.031 0.217

 

2.2  藻类群落多样性 

采样湖泊水体中共检测 4893个 ASV,隶属于 20

门,55纲,133目,190科,292属和 450种.不同盐度湖泊

独有和共有 ASV 如图 2 所示.由此图可知,不同盐度

湖泊共有ASV数目为61,占总ASV的2.10%,淡水湖、

咸水湖和盐湖特有的 ASV 数目分别为 1020,1215, 

413.为了探究不同盐度湖泊藻类群落多样性的差异,

根据物种注释数据对藻类群落 alpha 多样性指数进

行计算.Alpha 多样性计算结果显示淡水湖的 DJCN

和 KLKL 藻类群落的平均 Chao1 丰度指数分别为

474.61 和 336.61,平均 Shannon 多样性指数分别为

3.93和 3.39,平均 Simpson多样性指数分别为 0.10和

0.13,Richness 指数分别为 389 和 264.咸水湖的

HLL,SGL,TSL和XCDL的藻类多样性指数和丰度指

数不同,其中 XCDL 不同样点的平均 Shannon 指数

(2.52)和 Chao1指数最小(148.67),SGL的 Shannon指

数(3.35)和 Chao1 指数(244.95)最大.盐湖的 GSKLL
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的平均 Chao1 丰度指数为 308.13,平均 Shannon 和

Simpson多样性指数分别为 3.04和 0.21,Richness指

数为 246;GHL 的平均 Chao1 指数为 61.54,平均

Shannon和 Simpson多样性指数为 0.88和 0.68.不同

盐度湖泊藻类丰度指数差异显著(P<0.05).以上结果

可以看出,随着湖泊水体盐度的增加,藻类群落的多

样性指数、丰度指数和物种数量呈现出减少的趋势.

另外,计算不同盐度湖泊藻类群落平均变异度(AVD)

指数,该指数值越小,表示群落稳定性越高,物种多样

性对维持微生物群落的稳定性起着至关重要的作用.

研究结果表明不同盐度湖泊藻类群落的AVD指数大

小相近,分别为淡水湖(0.73)、咸水湖(0.56)、盐湖

(0.75),这在一定程度上指示了咸水湖中藻类的群落

组成相对丰富,抵抗外界环境干扰的能力相对较 强. 

 

图 2  不同盐度湖泊水体独有和共有 ASVs韦恩图 

Fig.2  The Veen diagram of the unique and common ASVs in 

lake water with different salinities 

 

图 3  基于 Spearman相关系数的环境因子对湖泊藻类群落

alpha多样性指数的影响 

Fig.3  The influence of environmental factors in shaping algal 

communities’ alpha diversity indices based on the coefficient 

Spearman 

分析环境因子对湖泊藻类 alpha 多样性指数影

响,结果表明 Temp、DO、TDS、SAL、pH值、TOC、

TN、COD和 BOD是湖泊藻类群落多样性指数和丰

度指数的显著驱动因子(P<0.05),其中Temp和 pH值

与藻类群落多样性指数和丰度指数显著正相关,与

SAL等其他因子显著负相关(图 3). 

2.3  藻类群落组成及其驱动因素 

为了分析不同盐度湖泊藻类物种的群落结构,

对不同盐度湖泊的不同样点相对丰度大于 0.01 的

门和 0.1的属与种水平上进行藻类群落组成分析,结

果如图 4 所示,在门分类水平上,青藏高原湖泊水体

藻类主要由硅藻门 (Bacillariophyta)、绿藻门

(Chlorophyta)、裸藻门 (Euglenozoa)、定鞭藻门

(Haptophyta)等组成 ,占比依次分别为 28.78%, 

14.28%,2.88%和 1.89%,其中 Bacillariophyta 为优势

藻.在属分类水平上,青藏高原湖泊水体主要有鞭毛

藻(Tetraselmis)、微绿藻(Nannochloropsis)、菱形藻

(Nitzschia)和多甲藻(Kryptoperidinium)等.在种水平

上,水体藻类主要由 uncultured_organism (31.94%)、

Tetraselmis_cordiformis (9.06%)、Nannochloropsis_ 

oculata (6.30%)、Rhizosolenia_sp. (3.58%)、Diatoma_ 

tenuis (3.34%)和 Kryptoperidinium_foliaceum (2.89%)

等组成.按照盐度区分,淡水湖的不同样点藻类的群

落结构存在差异,DJCN湖不同样点(1和2号)的优势

藻分别为 Tetraselmis,Nitzschia,硅藻(Diatoma),占比

分别为 27.63%,21.62%,31.72%.咸水湖主要有

Tetraselmis (不同样点平均占比为 13.04%),微绿藻

(Nannochloropsis)(11.49%) 双 鞭 藻 (Eutreptia) 

(3.67%), Nitzschia (4.70%),葡萄藻 (Botryococcus) 

(3.68%)、.盐湖水体主要由多甲藻(Kryptoperidinium)

和硅藻 (Diatoma)组成 ,占比分别为 14.72%和

6.17%(图 4),不同盐度梯度湖泊的不同样点藻类群

落组成存在较为明显的差异,优势藻的种类和占比

也存在较大差异,表现出较强的空间异质性.此外,基

于藻类群落的 Bray-Curtis 距离的 NMDS 和

ANOSIM 分析探究不同盐度湖泊藻类群落结构差

异性.NMDS的 stress值小于 0.2,这说明NMDS的分

析结果能够较好的解释不同盐度湖泊藻类群落结

构的空间差异性(图 5).由图 5可知,不同盐度湖泊样

点之间的距离较远,这表明不同样点的藻类群落结

构不同,表现出较强的空间异质性,其中盐湖样点的
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分布距离其他样点最远,说明盐湖藻类群落结构与

其他盐度湖泊藻类群落结构之间的差异最大 . 

AMOSIM 的分析结果进一步说明不同盐度湖泊藻

类群落结构组成差异极显著(R=0.653, P=0.001). 

 

 

 

图 4  不同样点藻类在门(相对丰度大于 0.01)(a)、属和种(相对丰度大于 0.1)(b和 c)分类水平上的物种组成 

Fig.4  The community composition of the algae at the phyla (relative abundance more than 0.01) (a), genus, and species levels 

(relative abundance more than 0.1) (b and c) in the different sampling sites 

为了揭示环境因子对不同盐度湖泊藻类群落

结构的影响,剔除 VIF大于 10的环境因子后基于去

趋势对应分析(DCA)的结果(DCA1<3.5),选择冗余

分析(RDA)进行藻类群落结构驱动因子的解析,结

果如图 6 所示.结果表明环境因子对藻类群落结构

的影响大小不同,总共解释不同盐度湖泊藻类群落

结构差异的 54.32%(RDA1和RDA2之和),环境因子

对湖泊藻类群落结构的影响大小顺序为 :BOD> 

TOC>TN>TP,其中 BOD 是藻类群落结构变化最显

著驱动因子(Envfit: r
2
=0.48, P=0.004).进一步将所测

得的环境因子分为地理因子(经度、纬度和海拔)和

水环境因子(其余因子)两类 ,进行变异分区分析

(VPA),结果见图 7.水环境因子和地理因子共同对湖

泊藻类的群落结构差异的贡献率为 11.26%,水环境
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因子的贡献率为 36.95%,地理因子的贡献率为

1.02%,未检测的影响因子占 50.77%,这指示了在湖

泊水体藻类群落结构的形成过程中,还存在其他的

未监测的影响因子,如光照和强度. 

 

图 5  基于非限定多维尺度分析(NMDS)的不同盐度湖泊藻

类群落结构的差异 

Fig.5  The differences of the algal communities of the 

different salinity lakes based on the Non-Multidimensional 

Scale analysis (NMDS) 

 

图 6  不同盐度湖泊藻类群落结构冗余分析 

Fig.6  Redundancy analysis of algal community structures of 

different salinity lakes 

2.4  藻类群落构建过程 

为了揭示确定性过程和随机性过程对不同盐度

湖泊藻类群落构建的贡献率,使用零模型对确定性的

同质选择和异质选择与随机性的扩散限制和同质扩

散以及漂变和其他生态过程进行分析,结果如图 8所

示.零模型是基于物种系统发育和多样性分类指数进

行量化,由此图可知,淡水湖藻类群落构建过程由确

定性的异质选择过程占主导,占比为 48%.异质选择

(占比为 16.7%)和扩散限制(15.3%)是咸水湖藻类群

落构建的主要过程.扩散限制(25%)和漂变/其他生态

过程(75%)是盐湖藻类的主导构建过程. 

 
图 7  水环境因子和地理因子分别对藻类群落结构差异的

贡献率 

Fig.7  The ratio of water environmental factors and 

geographical factors in the differences of the  

algal communities 

 

图 8  基于零模型的不同盐度湖泊藻类群落构建过程 

Fig.8  The assembly processes of algal communities of the 

different salinity lakes based on the null model 

3  讨论 

微生物群落的 alpha 多样性指数是反映生境内

微生物群落特征的重要参数.本研究结果可以看出

青藏高原不同盐度湖泊中藻类群落的多样性

(Shannon 多样性指数为 2.5)明显低于该区域采样湖

泊的细菌(3.4)和真菌(2.9)的多样性
[27]

.这反映了青

藏高原湖泊群水体藻类群落结构较为简单,抵抗外

界环境的干扰能力较弱,这可能与青藏高原属于高

原大陆性气候有关.强盛的风力引起的湖泊水风浪
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对体型较大的藻类细胞造成了强烈的机械损伤和影

响,这不利于藻类形成稳定的群落.此外,本文研究结

果也表明了盐度显著减少了湖泊藻类的 alpha 多样

性指数(Chao1 丰度指数),一方面是由于水体盐度的

升高,对藻类细胞造成了致命效应(如渗透压)和亚致

命效应(如生长发育迟缓),进而降低了藻类对生境的

适应程度,而导致藻类丰富度减少.另一方面,是盐度

与营养盐(TN、NH4
+
-N、TOC等)物质对水体藻类的

影响具有累加作用.前人研究结果发现盐度和营养

盐浓度的累加效应显著增加了水体藻类的丰富度,

主要是氮元素在高盐度环境下,能减少盐类物质对

优势藻类的限制.而本文研究的结果也证实了,在青

藏高原随着湖泊水体盐度和营养盐的增加,藻类群

落多样性和丰富度显著减少.pH 值和 DO 与不同盐

度湖泊藻类群落 alpha多样性指数显著正相关(图 2).

这与之前研究云贵高原湖泊群藻类群落多样性影响

因子的结果一致
[5]

.pH 值与藻类群落多样性指数的

显著正相关关系是由于具有光能自养型藻类在光合

作用的时候,利用生境中CO2和H2O生成糖类(CH2O)

和 O2,光合作用越强,水体 pH 值越高.水体中的 DO

浓度一方面直接影响异养型藻类的生长代谢和繁殖,

另一方面,自养型藻类在光合作用增加的过程中,生

成的 O2量变多,引起生境中 DO浓度增加. 

藻类是湖泊生态系统中重要的初级生产者,本

研究结果发现不同盐度湖泊的藻类群落结构存在

差异 (图 4).硅藻门 (Bacillariophyta)和绿藻门

(Chlorophyta)是青藏高原湖泊水体中的优势藻类,这

与之前研究沙河水库中藻类群落结构的结果一

致 

[28]
.Bacillariophyta在淡水湖为优势藻类,这主要是

由于很多硅藻是严格淡水藻类.一方面是与淡水湖

中较低的氮磷比(N/P)有关(N/P:淡水湖:1.38;咸水

湖:2.68;盐湖:6.20),另一方面,硅藻倾向于光合自养

的方式生长,也更适宜在低的氮磷比条件下生长
[29]

.

进一步分析硅藻与生境物理化学因子之间的相关

关系(图 9).Bacillariophyta与盐度存在着显著的负相

关关系,这是由于过高的生境盐度对 Bacillariophyta

的细胞造成损害,影响细胞内外渗透压,使大多数硅

藻的生长代谢过程减缓甚至导致死亡 .另外 , 

Chlorophyta 在青藏高原湖泊水体中也占据一定的

比例,可能是由于大多数绿藻多样的形态变化,包括

单细胞、群体、丝状体、叶状体等,这种多样化的形

态能够使其在各种环境中生存,在自然界中分布最

广 ,占据的生态位也越宽
[21]

.从图 4 可以看出 , 

Chlorophyta在 DJCN1、HLL2、HLL3、SGL2、SGL3、

TSL2、TSL3、GSKLL2 样点中占比最高,进一步分

析这些样点的环境因子特征,发现样点对应的 TOC、

TN 和 TP 浓度也最高 (附表 1),这也证明了

Chlorophyta 可以作为水质评估的生物指标,反映了

水体的营养状态和污染程度. 

 

图 9  在门水平上相对丰度前 10的藻类与环境因子之间的

相关关系 

Fig.9  The relationship between the relative abundance of top 

10algae phyla and environmental factors 

BOD、TOC、TN和 TP是显著驱动青藏高原不

同盐度湖泊藻类群落结构的环境因子,这与之前研

究泾河流域多沙河流浮游植物群落结构的影响因

子的分析结果一致
[21,30-31]

.主要是藻类大多属于自

养型生物,氮和磷等营养元素是藻类生长代谢的必

需元素,青藏高原地区湖泊与其他低海拔区域相比

较,湖泊表现出较强的寡营养条件,致使 TN和 TP是

影响该区域湖泊水体藻类的显著因子.RDA 结果揭

示 BOD是湖泊藻类群落最显著的驱动因素之一,与

优势藻类存在显著的负相关关系(图 10).这进一步

说明了该区域湖泊水体中存在一定的污染,这可能

与该区域地表径流携带大量土壤有机质等外源物

质在尾闾湖中沉降和富集有关,进而导致了水体中

的生物需要消耗大量的氧气来分解有机物,BOD 含

量增加(1.4~297mg/L)(表 1),引起藻类群落结构变

化.COD 是反映湖泊水体中需要被氧化的还原性物

质(有机物和无机物)所消耗的氧当量.本文研究结果

揭示了 COD 是湖泊藻类群落结构另外一个显著的

驱动因素.分析采样湖泊环境因子特征,发现采样湖
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泊的 TOC浓度介于 0.2~22.1mg/L之间,这表明该区

域湖泊水体中的总有机碳含量较高,这可能与该区

域地表径流携带大量土壤有机质等外源物质在尾

闾湖中沉降和富集有关,进而导致了水体中较高的

COD 含量(5.3~1160mg/L)(表 1),这为藻类群落提供

充足的营养源,促进了藻类的生长.整体上看,青藏高

原不同盐度湖泊藻类优势类群的演化与生境中营

养盐浓度的变化密不可分,这是因为湖泊水体中营

养盐(如 N 和 P 等)的含量与藻类生长(如硅藻等)存

在不断放大的正向反馈机制
[29-30]

. 

 

图 10  在属水平上相对丰度前 10的藻类与环境因子之间的

相关关系 

Fig.10  The relationship between the relative abundance of top 

10 algae genera and environmental factors 

表 1  不同样点环境因子表 

Table 1  Environmental factors of the different sampling sites 

样点名称 Lon Lat Alt Temp DO EC TDS SAL pH值 ORP TOC NH4-N TP TN COD BOD NO3-N

单位 (°) (°) (m) (℃) (mg/L) (mS/cm) (mg/L) (g/L)  (NTU) (mg/L) (mg/L) (mg/L) (mg/L) (mg/L) (mg/L) (mg/L)

DJCN1 98.70 35.29 4156 15.24 7.54 594.67 474.98 0.36 8.59 88.10 5.3 0.24 0.37 0.25 10.5 2.6 0.27 

DJCN2 98.68 35.30 4098 19.65 6.87 726.33 525.82 0.40 8.19 89.97 10.7 0.36 0.56 0.75 9.7 2.3 0.26 

KLKL1 96.85 37.25 2821 15.82 7.36 1320.50 1040.47 0.81 8.04 171.05 10.6 0.43 0.35 0.65 18.0 4.3 0.24 

KLKL2 96.86 37.28 2813 17.18 4.55 1019.67 779.10 0.60 7.43 128.80 9.1 0.39 0.29 0.56 18.8 4.4 0.24 

KLKL3 96.90 37.32 2815 20.18 5.70 1038.50 743.41 0.57 7.94 150.30 10.4 0.30 0.41 0.52 24.9 5.9 0.24 

HLL1 97.72 38.19 4093 9.72 6.93 15804.67 14507.64 13.43 8.08 123.30 17.1 0.41 0.47 1.41 36.9 8.4 0.31 

HLL2 97.64 38.19 4089 12.59 6.22 16728.00 14250.47 13.21 8.10 107.93 11.9 0.25 0.42 0.89 75.4 16.1 0.34 

HLL3 97.60 38.20 4088 13.27 6.58 17169.00 14381.15 13.36 8.04 143.20 11.9 0.46 0.49 0.78 48.3 10.3 0.40 

SGL1 94.01 38.93 2804 18.12 8.47 2487.33 1861.34 1.49 7.66 138.80 0.2 0.32 1.18 0.62 7.9 2.1 0.26 

SGL2 93.90 38.90 2803 19.51 10.58 17638.67 12806.75 11.77 7.97 145.47 31.2 0.15 0.51 2.08 87.8 18.3 0.25 

SGL3 93.82 38.89 2800 19.94 9.09 17919.33 12892.82 11.86 8.16 133.00 32.1 0.23 0.32 1.49 39.9 9.5 0.24 

TSL1 96.87 37.20 2817 19.80 8.10 21271.50 15350.25 14.34 6.36 123.70 18.4 0.32 0.35 1.08 36.9 8.1 0.23 

TSL2 97.02 37.14 2812 16.28 6.57 24041.75 18748.58 17.86 6.60 130.13 26.0 0.40 0.19 1.83 56.0 15.9 0.40 

TSL3 97.00 37.17 2817 16.49 6.67 24275.33 18841.95 17.95 6.01 123.40 26.5 0.34 0.45 1.95 79.7 17.5 0.28 

XCDL1 95.59 37.46 3171 14.30 4.78 47007.67 38399.34 39.47 6.68 128.77 21.1 0.38 0.88 1.72 1160 297.0 0.26 

XCDL2 95.51 37.45 3177 15.32 5.57 48435.33 38624.10 39.77 6.75 136.57 18.1 0.34 0.59 1.47 780 184.0 0.25 

XCDL3 95.40 37.55 3172 14.40 7.05 4776.33 3907.49 3.29 6.84 95.73 26.2 0.44 0.35 1.27 12.9 3.1 0.26 

GSKLL1 90.60 38.18 2865 12.19 7.55 1036.67 892.28 177.45 7.77 162.73 4.9 0.40 0.24 1.48 5.3 1.4 1.19 

GSKLL2 90.91 38.12 2853 18.09 2.44 175058.67 131084.72 176.35 6.49 234.47 27.0 4.76 1.50 6.01 137.0 31.3 1.17 

GHL2 97.53 37.10 2845 22.69 5.70 92359.67 62800.12 69.78 7.52 152.23 20.6 0.84 0.36 3.24 144.0 33.7 0.34 

GHL3 97.52 37.14 2843 22.32 5.65 91615.33 62765.51 69.73 7.56 133.03 20.1 0.92 0.27 3.89 158.0 39.1 0.34 

(K-W)P / / / 0.626 0.226 0.006 0.004 0.004 0.002 0.104 0.068 0.051 0.068 0.003 0.116 0.120 0.034

 

分析不同盐度湖泊藻类群落构建过程发现,随

着湖泊盐度的增加,确定性过程(同质选择和异质选

择之和)在塑造藻类群落结构的过程中贡献率逐渐

减少,随机性过程的贡献率逐渐增加(图 8),这与之前

研究生境盐度增加对城市水库水体浮游微真核生

物群落构建的确定性过程贡献率增加的结果不一

致
[15]

.这可能指示了随着盐度的不断增加, 在细胞

外渗透压增大的过程中,无法调控生境盐度变化的

藻类对其生长、繁殖和代谢造成损害,藻类发生了无

明显差异的随机性死亡. 

4  结论 

4.1  盐度对青藏高原湖泊水体藻类的丰度的变化

具有显著的驱动作用. 

4.2  青藏高原不同盐度湖泊水体藻类的优势藻为

Bacillariophyta,占比为 27.78%,主要由 uncultured_ 

organism、Tetraselmis_cordiformis、Nannochloropsis_ 

oculata、Rhizosolenia_sp.等种类组成.BOD是青藏高
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原湖泊藻类群落结构变化的最显著的驱动因子. 

4.3  淡水湖水体藻类群落构建的主导过程是确定

性的异质选择过程,占比 48%,随机性过程是咸水湖

和盐湖水体藻类的主导构建过程. 
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