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青藏高原沙柳河流域自然径流驱动的流域生物信息流
量化特征
———以环境微生物为指标

杨海乐１，杜　 浩１，祁洪芳２，俞录贤２，危起伟１，∗
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摘要：物质流、能量流、信息流是生态系统过程研究中的三大主题。 然而，在流域生态学研究中，有关信息流的研究一直缺位。
为了推动流域信息流研究，从生物信息流切入，提出“流域生物信息流”概念，将其定义为“生物信息依托于流域生态系统过程

在不同空间和系统之间进行传递、交流、作用、反馈的路径、过程与控制”，并将其研究内容拟定为主要关注于水陆间、干支流

间、上下游间、不同生态斑块间的流域生物信息流及其周期性节律和趋势性变迁，以及地貌、水文、人类活动等对这些生物信息

流的影响等。 然后，以青藏高原上青海湖重要入湖河流———沙柳河的河流水体微生物和岸带土壤微生物为研究对象，利用环境

ＤＮＡ 技术，对沙柳河流域的自然径流驱动的流域生物信息流进行量化研究。 结果表明（１）岸带土壤到水体的流域生物信息流

主要由地表表面流、地下潜流等驱动，并受环境过滤效应影响，其输移效率降雨天约为 ６２．７６％、晴天约为 ４４．１６％，其中输移能

力降雨天约为 ６８．４９％、晴天约为 ５６．８２％，环境过滤效应降雨天约为 ８．３８％、晴天约为 ２２．２８％；（２）水体上游到下游的流域生物

信息流主要由河川径流驱动，并受衰减效应影响，其基础综合输移效率约为 ９７．４１％ ／ ｋｍ，其中径流输移能力约为 ９９．４２％ ／ ｋｍ，无
效流域生物信息流占比约为 ４３．４６％，无效流域生物信息流的半衰距离约为 １４．５２ ｋｍ；（３）降雨通过增加地表表面流等的冲蚀搬

运能力并削弱环境过滤效应，促使岸带土壤到水体的流域生物信息流输移能力和输移效率增大；（４）流域生物信息流的输入在

一定程度上增加了输入地的可检出生物多样性，但这种增加对于流水生态系统来讲是非累积的。
关键词：流域生物信息流； 流域生态系统过程； 水体微生物； 土壤微生物； 环境 ＤＮＡ； 流域生态学
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ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｏｆ ｔｈｅ ＷＢＩＦ ｗａｓ ｍａｉｎｌｙ ｃｏｎｓｔｒａｉｎｅｄ ｂｙ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ｃａｐａｃｉｔｙ ｏｆ ＷＢＩＦ， ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｄｒｏｖｅ ｔｈｅ ａｒｉｓｉｎｇ ｏｆ ｓｕｒｆａｃｅ
ｆｌｏｗ， ｔｈｅｎ ｅｎｈａｎｃｅｄ ｔｈｅ ｐｏｗｅｒ ｏｆ ｅｒｏｓｉｏｎ ａｎｄ ｔｒａｎｓｐｏｒｔａｔｉｏｎ， ａｎｄ ｆｉｎａｌｌｙ ｐｒｏｍｏｔｅｄ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ＷＢＩＦ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ｃａｐａｃｉｔｙ
ａｎｄ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ． （ ４） Ｔｈｅ ＷＢＩＦ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｔｈｅ ｄｅｔｅｃｔａｂｌｅ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｉｎｋ ａｑｕａｔｉｃ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ， ｂｕｔ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ
ｄｅｔｅｃｔａｂｌｅ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｓ ｌｉｍｉｔｅｄ ｒａｔｈｅｒ ｔｈａｎ ａｃｃｕｍｕｌａｔｅｄ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ｒｉｖｅｒ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｌｏｗ； ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ； ａｑｕａｔｉｃ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ； ｓｏｉｌ
ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ； ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡ； ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｅｃｏｌｏｇｙ

流域是生态系统的一个基本单元［１⁃２］，对于生态学研究具有非常重要的意义［３⁃４］。 流域生态学（ｗａｔｅｒｓｈｅｄ
ｅｃｏｌｏｇｙ）是研究流域范围内陆地和水体生态系统相互关系的学科（全国科学技术名词审定委员会），其主体在

于以流域生态系统过程为核心将所关联起的流域内各相关子系统整合起来进行研究［５］。 流域生态系统过程

研究的核心工作是对流域生态系统中依托于水循环过程的各个子系统之间及之内的物质流、能量流、信息流

进行研究［６］。 在近百年来的流域生态相关研究中，物质流和能量流的问题都得到了广泛的关注和深入的研

究［７⁃１０］，相比较而言，信息流虽然曾有研究涉及［１１⁃１４］，但还很少，也没有建立起相应的研究范式、概念模型和框

架体系，是整个流域生态系统过程研究中的明显短板。 为推动流域生态学研究格局的进一步完善，并促进其

进一步发展，有必要探索流域信息流的研究，尤其是流域生物信息流的研究。
生物信息流有三个层次：１）不同生命物质间的信息传递，即分子生物学层面的转录、翻译等过程所承载

的生物信息传递［１５⁃１６］；２）生物物种间及生物个体间相互作用的信息传递，即生态学层面的生物相互作用过程

所承载的生物信息传递［１７⁃１８］；３）生物空间迁移的信息传递，即生物体或生物物质的扩散与迁移过程所承载的

生物信息传递［１９⁃２０］。 结合流域生态系统过程和生物信息流的研究内容，本研究提出“流域生物信息流”的概

念，并将其定义为“生物信息依托于流域生态系统过程在不同空间和系统之间进行传递、交流、作用、反馈的

路径、过程与控制”，主要关注生物体及生物质所承载的生物信息在时空上的迁移扩散，以及与生物体及生物

质间相互作用相伴随的生物信息作用和反馈。 流域生态系统过程研究主要关注流域生态系统的水陆间、干支

流间、上下游间、不同生态斑块间、不同要素间的相互作用过程、周期性节律和趋势性变迁［２１］。 相应的，流域
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生物信息流研究主要关注于水陆间、干支流间、上下游间、不同生态斑块间的生物信息流，这些生物信息流的

周期性节律和趋势性变迁，以及地貌、水文、人类活动对这些生物信息流的影响等。
本研究以青藏高原区域生态系统组成相对简单、人类干扰相对较弱的青海湖重要入湖河流———沙柳河流

域为研究区域，以河流水体微生物和岸带土壤微生物为研究对象，用环境 ＤＮＡ 技术对沙柳河流域由陆地到水

体、由上游到下游、由支流到干流的流域生物信息流（即自然径流驱动的微生物种类的空间输移）进行定量研

究，（１）量化由陆地到水体的流域生物信息流的输移效率并探讨其驱动因素，（２）量化由上游到下游、由支流

到干流的流域生物信息流的输移效率并探讨其驱动因素，（３）量化降雨对流域生物信息流输移效率的影响并

探讨其影响机制。 以期抛砖引玉，为流域生态学研究者的流域生态系统过程相关研究和探索提供借鉴。

１　 研究区域与方法

１．１　 研究区域

青海湖位于中国西部青藏高原上，是中国最大的高原半咸水内陆湖泊，对于生态保护来讲具有重要的战

略意义，同时其流域生态系统相对简单，对于流域生态学研究来讲具有重要的模式意义。 沙柳河是青海湖五

条主要入湖河流之一，发源于青海省海北藏族自治州刚察县境内桑斯扎山南麓，全长 １０６ ｋｍ，流经刚察县城

后注入青海湖，流域面积 １３２０ ｋｍ２。 流域内以山间草原⁃草甸牧区为主，生态系统类型在空间分布上同质性较

高，人类活动干扰也较弱，对于流域生物信息流研究来讲，是一个较为理想的简化模型式的研究区域。
本研究在沙柳河干支流上共设置 ９ 个样点（如图 １），沿沙柳河干流由下而上依次是 ＳＬ１、ＳＬ２、ＳＬ３、ＳＬ４、

ＳＬ５ｍ。 ＳＬ４ｂ 是位于 ＳＬ３ 和 ＳＬ４ 之间的一个支流上的一个样点，ＳＬ４ｂ 处的河流径流量小于 ＳＬ４ 处的河流径流

量，ＳＬ５、ＳＬ６、ＳＬ６ｂ 是位于 ＳＬ４ 和 ＳＬ５ｍ 之间的一个支流上的 ３ 个样点，ＳＬ５ 处的河流径流量小于 ＳＬ５ｍ 处的

河流径流量，ＳＬ６ｂ 处的河流径流量小于 ＳＬ６ 处的河流径流量。

图 １　 样点设置

Ｆｉｇ．１　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

ＳＬ１，即沙柳河 １ 号采样点；采样点下括号内的距离，指该采样点到河流入湖口的径流距离

１．２　 研究方法

２０１９ 年 ６ 月 ２５ 日和 ２６ 日，自沙柳河入湖口向上游依次采样，每个样点采河流水样和岸带土样，其中岸带

土壤采样处离河流水体直线距离不超过 ５ ｍ。 ６ 月 ２５ 日，白天天气晴好，河水清澈，共采了河流入湖口 ＳＬ１ 和

河流下游 ＳＬ２ 共 ２ 个样点的样品；６ 月 ２５ 日晚，开始下雨，２６ 日白天继续下零星小雨，河水较浊，自下而上依

次采了剩下的 ７ 个样点的样品。
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河流水样采集，用新的纯净水水瓶在河中流水区域用河水涮洗 ３ 次后取 １．５ Ｌ 河水，在冰袋泡沫箱中保持

低温，带回刚察青海湖裸鲤放流站实验室。 用 ０．２ μｍ 水系微孔滤膜抽滤，将抽滤后的滤膜装入灭菌的 ５０ ｍＬ
离心管，－２０℃保存带回武汉农业农村部淡水生物多样性保护重点实验室。 用 ＤＮｅａｓｙ ＰｏｗｅｒＷａｔｅｒ Ｋｉｔ 试剂盒

提取微生物 ＤＮＡ，送测序公司基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 测序平台针对细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 扩增子（Ｖ３—Ｖ４ 区）进行高通

量测序。
岸带土样采集，用灭菌的 ５０ ｍＬ 离心管在岸带离水体 ５ ｍ 距离内的区域采取草皮下的土壤样品，在冰袋

泡沫箱中保持低温，带回刚察青海湖裸鲤放流站实验室，－２０℃冷冻处理并保存带回武汉农业农村部淡水生

物多样性保护重点实验室。 用 ＤＮｅａｓｙ ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ Ｋｉｔ 试剂盒提取微生物 ＤＮＡ，送测序公司基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ
测序平台针对细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 扩增子（Ｖ３—Ｖ４ 区）进行高通量测序。

对测序所得序列（ｒｅａｄｓ）进行拼接过滤，获得优化序列（ｃｌｅａｎ ｔａｇｓ），并进行聚类划分（０．９７ 的相似度），整
理出 ＯＴＵｓ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ），以 ｓｉｌｖａ１３２ ／ １６ｓ＿ｂａｃｔｅｒｉａ 为比对物种分类数据库进行物种注释（分类

置信度 ０．７），然后进行样品间 ＯＴＵｓ 种类组成的对比分析等。
１．３　 流域生物信息流分析

流域生物信息流可通过两个量化层面而分为两类：第一类是数量定量，即基于流域生态系统过程中所输

移的生物信息的碱基数来定量分析，该类（层面）的流域生物信息流的量化用信息论的量化方式来量化；第二

类是种类定量，即基于流域生态系统过程中所输移的生物信息的种类（比如 ＯＴＵｓ、物种等）来定量分析，该类

（层面）的流域生物信息流的量化用基于种类的平行对比来量化。 种类定量的流域生物信息流的量化，用以

描述流域生物信息流输出生态系统的生物组成特征及其对输入生态系统的生物组成的影响方式，监测技术和

计算方案相对简单。 数量定量的流域生物信息流的量化，用以描述流域生物信息流输出生态系统的群落结构

特征及其对输入生态系统的各相关种群结构的影响能力，对监测技术要求较高。 本文的流域生物信息流探索

性研究，从相对较简单的种类定量着手。
根据流域生物信息流由陆地到水体、由上游到下游的过程，比较相关样品间的所检出生物种类组成

（ＯＴＵ）数据，用覆盖度（ｃｏｖｅｒａｇｅ）和有效度（ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ）来种类定量衡量流域生物信息流的基本特征。 覆盖度

用输入的 ＯＴＵ 种类数（源⁃汇共有部分）占所输入生态系统总的 ＯＴＵ 种类数（汇的整体部分）的比例来表示，
衡量流域生物信息流输入对汇生态系统的生物多样性检出状况的贡献和影响（公式 １）；有效度用输入的 ＯＴＵ
种类数（源－汇共有部分）占输出生态系统总的可输出的 ＯＴＵ 种类数（源的整体部分）的比例来表示，衡量流

域生物信息流所承载的生物多样性信息对汇生态系统的输入能力（公式 ２）。

ｃ＝
Ｎｕｍ ＳＯＴＵ∩ＰＯＴＵ( )

Ｎｕｍ ＰＯＴＵ( )
（１）

ｅ＝
Ｎｕｍ ＳＯＴＵ∩ＰＯＴＵ( )

Ｎｕｍ ＳＯＴＵ( )
（２）

其中，ｃ 指流域生物信息流的覆盖度，ｅ 指流域生物信息流的有效度，ＳＯＴＵ指源样品（上下游流域生物信息流中

的上游样品、陆水流域生物信息流中的陆地样品）的 ＯＴＵ 种类组成，ＰＯＴＵ指汇样品（上下游流域生物信息流中

的下游样品、陆水流域生物信息流中的水体样品）的 ＯＴＵ 种类组成，ＳＯＴＵ∩ＰＯＴＵ指源⁃汇共有的 ＯＴＵ 种类组

成，Ｎｕｍ ＳＯＴＵ∩ＰＯＴＵ( ) 指源⁃汇共有的 ＯＴＵ 种类数，Ｎｕｍ ＰＯＴＵ( ) 指汇的 ＯＴＵ 种类数，Ｎｕｍ ＳＯＴＵ( ) 指源的 ＯＴＵ 种

类数。
根据影响流域生物信息流由陆地到水体、由上游到下游过程的要素，比较相关样品间的所检出生物种类

组成（ＯＴＵ）数据，用输移能力（ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ｃａｐａｃｉｔｙ）、环境过滤效应（ ｆｉｌｔｒａｔｉｏｎ）、衰减效应（ａｔｔｅｎｕａｔｉｏｎ）来量化描

述流域生物信息流的控制性过程。 对于由陆地到水体的流域生物信息流来讲，以同一样点的土壤样品与水体

样品共有 ＯＴＵ 种类数占该土壤样品所拥有的 ＯＴＵ 种类总数的比例，表征该样点岸带生物信息向水体的输移

效率（即有效度，公式 ２）；以同一样点的土壤样品与水体样品共有 ＯＴＵ 种类数占该土壤样品与所有水体样品
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共有 ＯＴＵ 类型数的比例，表征该样点岸带生物信息向水体的输移能力（公式 ３）；以各土壤样品与所有水体样

品共有 ＯＴＵ 类型数占该土壤样品 ＯＴＵ 类型总数的比例，从对立面反映该样点岸带生物信息在输入水体过程

中的环境过滤效应（公式 ４）；流域生物信息流当中既包括有效流域生物信息流（标记有生命活性物质的生物

信息的输移和传递），也包括无效流域生物信息流（标记无生命活性物质的生物信息的输移和传递），无效流

域生物信息流在输移过程中存在自然降解衰减的过程，这种衰减一定程度上可以反映到生物信息种类的减

少，因为水陆样点间距不超过 ５ ｍ，所以忽略衰减效应。

ｔ＝
Ｎｕｍ ＳＯＴＵ∩ＰＯＴＵ( )

Ｎｕｍ ＳＯＴＵ∩ＷＯＴＵ( )
（３）

ｆ＝ １－
Ｎｕｍ ＳＯＴＵ∩ＷＯＴＵ( )

Ｎｕｍ ＳＯＴＵ( )
（４）

其中，ｔ 指输运流域生物信息流的输移能力，ｆ 指流域生物信息流所经历的环境过滤效应，ＳＯＴＵ指源样品（在此

指土壤样品）的 ＯＴＵ 种类组成，ＰＯＴＵ指汇样品的 ＯＴＵ 种类组成，ＷＯＴＵ指所有水体样品整体的 ＯＴＵ 种类组成，
ＳＯＴＵ∩ＰＯＴＵ指源⁃汇共有的 ＯＴＵ 种类组成，ＳＯＴＵ∩ＷＯＴＵ指源⁃水共有的 ＯＴＵ 种类组成 Ｎｕｍ ＳＯＴＵ∩ＰＯＴＵ( ) 指源⁃汇
共有的 ＯＴＵ 种类数，Ｎｕｍ ＳＯＴＵ∩ＷＯＴＵ( ) 指源⁃水共有的 ＯＴＵ 种类数，Ｎｕｍ ＳＯＴＵ( ) 指源的 ＯＴＵ 种类数。

因为河流上游到下游的流域生物信息流输移距离较长，无效流域生物信息流在输移过程中的自然降解导

致了一定的无效流域生物信息流衰减效应，所以需要予以考虑。 由河川径流驱动的流域生物信息流其输移能

力在上下游间几近一致，因此本研究设定单位距离内的输移能力为一个常数；河流上下游之间的生态环境具

有一定的一致性，因此本研究设定基于河流水体生物信息的流域生物信息流中的无效流域生物信息流为一个

常数；衰减效应随着输移过程中无效流域生物信息流的淘汰出清而由上到下逐渐减弱，因而本研究引入半衰

距离概念；样点间物理化学环境发生明显变化时会形成环境过滤效应，环境过滤效应主要作用于有效流域生

物信息流，环境过滤效应的强弱主要依赖于物理化学环境变化的程度，所以本研究设定特定样点间的环境过

滤效应为一个常数；基于以上，可得计算公式 ５。

ｅ ＝ ｔｄ × １ － ｋ( ) × １ － ｆ( ) ＋ ｋ × １
２

æ

è
ç

ö

ø
÷

ｄ
Ｄ( )

é

ë
êê

ù

û
úú （５）

其中，ｅ 指流域生物信息流累计输移效率，ｔ 指单位距离内的输移能力，ｋ 指流域生物信息流中的无效流域生物

信息流占比，ｄ 指流域生物信息流的输移距离，Ｄ 指无效流域生物信息流的半衰距离，ｆ 指环境过滤效应。
本研究中，由于由样点 ＳＬ３ 到 ＳＬ２ 的流域生物信息流涉及采样天气状况不一致的问题，由样点 ＳＬ２ 到

ＳＬ１ 的流域生物信息流涉及入湖口咸淡水交汇产生的环境过滤效应的问题，所以以样点 ＳＬ３ 以上的各样点间

流域生物信息流数据进行基础的流域生物信息流输移能力、无效流域生物信息流占比和无效流域生物信息流

半衰距离的估算，然后与样点 ＳＬ２ 处的流域生物信息流数据进行对比，估算采样天气条件切换带来的影响，与
样点 ＳＬ１ 处的流域生物信息流数据进行对比，估算环境过滤效应。 用演化算法进行规划求解，以随机数为初

始值，进行 ３０ 次计算，然后对所得参数组进行统计。

２　 结果与分析

２．１　 各样品的序列状况和 ＯＴＵ 状况

本实验包括 ９ 个水体微生物样品（Ｗ 系列）和 ９ 个土壤微生物样品（ Ｓ 系列），测序共获得优化序列

９６８１２２ 条，优化碱基 ４０２８００８４４ｂｐ，优化序列平均长度为 ４１６．０６ｂｐ。 各样品的序列数量和长度分布如图 ２。
对所有样品的数据进行 ＯＴＵ 物种注释分析，共获得 ７４３６ 个 ＯＴＵ，隶属于 ２５１５ 种、１１５４ 属、５６９ 科、３２８

目、１０９ 纲、４２ 门，其中水体微生物样品中共有 ６３５６ 个 ＯＴＵ，土壤微生物样品中共有 ５２９７ 个 ＯＴＵ。 具体到各

个样品，水体微生物样品的 ＯＴＵ 数量呈基本稳定态势，土壤微生物样品的 ＯＴＵ 数量则呈自下游到上游逐渐

递减的态势；水体微生物样品的 ＯＴＵ 种类整体上比土壤微生物样品的要多，除了样点 ＳＬ１ 和 ＳＬ２（图 ３）。
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图 ２　 各样品的序列数量和长度

Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｅ

样品以样品类型（Ｓ、Ｗ）加样点编号（ＳＬ１、ＳＬ２、ＳＬ３、ＳＬ４、ＳＬ４ｂ、ＳＬ５ｍ、ＳＬ５、ＳＬ６、ＳＬ６ｂ）的形式来表示，其中 Ｓ 指土壤样品，Ｗ 指水体样品。 比

如 Ｓ＿ＳＬ１，即样点 ＳＬ１ 处的土壤样品

分析土壤微生物样品的 ＯＴＵ 种类的空间差异，即比较上下游相邻样点的土壤微生物样品 ＯＴＵ 种类，统
计上游样点所独有的 ＯＴＵ 种类数。 结果显示（１）样点 ＳＬ５ｍ、ＳＬ５ 与相邻下游样点 ＳＬ４ 之间的 ＯＴＵ 种类差异

最小，（２）下游样点与上游（流量相对较大的）干流样点之间的 ＯＴＵ 种类差异相比于与上游（流量相对较小

的）支流样点之间的 ＯＴＵ 种类差异更小（图 ４）。

图 ３　 各样品的 ＯＴＵ 数量和种类

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ａｎｄ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ＯＴＵ ｉｎ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｅ

Ｓ 指土壤样品，Ｗ 指水体样品，种类指 ＯＴＵ 的种类数，数量指 ＯＴＵ 的

数量总数

　 图 ４　 上下游相邻样点的土壤微生物样品 ＯＴＵ 种类差异统计

Ｆｉｇ．４　 Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ＯＴＵ ｔｙｐｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ

ａｄｊａｃｅｎｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ｒｉｖｅｒ ｎｅｔｗｏｒｋ

上下游相邻样点间的差异，其差异对用点位对比表示，例如 ＳＬ１⁃２

指样点 ＳＬ１ 和样点 ＳＬ２ 之间的对比

２．２　 各样点间的流域生物信息流

覆盖度用以衡量流域生物信息流输入对汇生态系统的生物种类组成信息的贡献和影响；有效度用以衡量

流域生物信息流所承载的生物种类组成信息对汇生态系统的有效输入能力。 由土壤到水体、由上游到下游的

流域生物信息流的覆盖度大都小于有效度（除了 Ｗ＿ＳＬ５－Ｗ＿ＳＬ４ 这对关系和涉及 ＳＬ１ 和 ＳＬ２ 的 ２ 个位点的 ４
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对关系）；由土壤到水体的流域生物信息流的覆盖度均小于相邻位点的由水体上游到下游的流域生物信息流

的覆盖度；样点 ＳＬ１ 和 ＳＬ２（降雨前采样）的由土壤到水体的流域生物信息流的有效度小于其他 ７ 个样点（降
雨期间采样）的（表 １）。

表 １　 由陆地到水体、由上游到下游的流域生物信息流特征（用 ＯＴＵ 种类来计算）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｌｏｗ （ｃｏｖｅｒａｇｅ ａｎｄ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ） ｆｒｏｍ ｌａｎｄ ｔｏ ｒｉｖｅｒ， ｆｒｏｍ ｕｐｓｔｒｅａｍ ｔｏ ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍ

ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ＯＴＵ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

有效度
Ｅｆｆｅｃｔｉｖｉｔｙ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

有效度
Ｅｆｆｅｃｔｉｖｉｔｙ

Ｓ＿ＳＬ６－Ｗ＿ＳＬ６ ０．４３４７８３ ０．７１９５９１ Ｓ＿ＳＬ４ｂ－Ｗ＿ＳＬ４ｂ ０．４０４９２７ ０．５９５７１２

Ｓ＿ＳＬ６ｂ－Ｗ＿ＳＬ６ｂ ０．３１２６４４ ０．４７２０８４ Ｓ＿ＳＬ３－Ｗ＿ＳＬ３ ０．３２９７０２ ０．５８６７６１

Ｓ＿ＳＬ５－Ｗ＿ＳＬ５ ０．３０３１５５ ０．５８３９９２ Ｗ＿ＳＬ４－Ｗ＿ＳＬ３ ０．６６７１０９ ０．６８７７５７

Ｗ＿ＳＬ６－Ｗ＿ＳＬ５ ０．６９７１０２ ０．７６２４１２ Ｗ＿ＳＬ４ｂ－Ｗ＿ＳＬ３ ０．５６５０９０ ０．７３８０２９

Ｗ＿ＳＬ６ｂ－Ｗ＿ＳＬ５ ０．６２０１５９ ０．７９８２８３ Ｓ＿ＳＬ２－Ｗ＿ＳＬ２ ０．４６０１８９ ０．４４１６０２

Ｓ＿ＳＬ５ｍ－Ｗ＿ＳＬ５ｍ ０．４０９２１９ ０．７１３７２５ Ｗ＿ＳＬ３－Ｗ＿ＳＬ２ ０．７５３０６９ ０．５７０４０４

Ｓ＿ＳＬ４－Ｗ＿ＳＬ４ ０．５８０１１５ ０．７２１６３５ Ｓ＿ＳＬ１－Ｗ＿ＳＬ１ ０．３０６９１５ ０．２０１７３６

Ｗ＿ＳＬ５－Ｗ＿ＳＬ４ ０．７０３０９５ ０．６５８３７４ Ｗ＿ＳＬ２－Ｗ＿ＳＬ１ ０．６８９２００ ０．３１１１１９

Ｗ＿ＳＬ５ｍ－Ｗ＿ＳＬ４ ０．７４６３７１ ０．７６５８８０

　 　 流域生物信息流用样品间的对比来表示。 例如 Ｓ＿ＳＬ６－Ｗ＿ＳＬ６ 指在样点 ＳＬ６ 处由岸带土壤到河流水体的流域生物信息流；Ｗ＿ＳＬ６－Ｗ＿ＳＬ５

指从样点 ＳＬ６ 到样点 ＳＬ５ 的由上游到下游的水体中的流域生物信息流

降雨天（中上游 ７ 个样点），由陆地到水体的流域生物信息流的输移效率为 ６２．７６％左右（０．６２７６４３±０．
０８７３２７），输移能力为 ６８．４９％左右（０．６８４８７６±０．０９１３０２），环境过滤效应为 ８．３８％左右（０．０８３８１６±０．０２０５７４），
因为水陆样点间距不超过 ５ｍ，所以忽略其衰减效应。 各样点由陆地到水体的流域生物信息流的环境过滤效

应、输移能力、输移效率具体见表 ２。

表 ２　 各样点由陆地到水体的流域生物信息流的输移能力、环境过滤效应、输移效率

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ｃａｐａｃｉｔｙ， ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆｉｌｔｒａｔｉｏｎ， ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｏｆ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｌｏｗｓ ｆｒｏｍ ｌａｎｄ ｔｏ ｒｉｖｅｒ ａｔ

ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ

环境过滤效应
Ｆｉｌｔｒａｔｉｏｎ

输移能力
Ｃａｐａｃｉｔｙ

输移效率
Ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ

环境过滤效应
Ｆｉｌｔｒａｔｉｏｎ

输移能力
Ｃａｐａｃｉｔｙ

输移效率
Ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ

Ｓ＿ＳＬ６－Ｗ＿ＳＬ６ ０．０４８７４７ ０．７５６４６７ ０．７１９５９１ Ｓ＿ＳＬ４ｂ－Ｗ＿ＳＬ４ｂ ０．１０７１９８ ０．６６７２３８ ０．５９５７１２

Ｓ＿ＳＬ６ｂ－Ｗ＿ＳＬ６ｂ ０．０６４３０７ ０．５０４５２９ ０．４７２０８４ Ｓ＿ＳＬ３－Ｗ＿ＳＬ３ ０．０９５９８１ ０．６４９０５９ ０．５８６７６１

Ｓ＿ＳＬ５－Ｗ＿ＳＬ５ ０．１０９１９０ ０．６５５５７４ ０．５８３９９２ Ｓ＿ＳＬ２－Ｗ＿ＳＬ２ ０．２２２８２１ ０．５６８２１１ ０．４４１６０２

Ｓ＿ＳＬ５ｍ－Ｗ＿ＳＬ５ｍ ０．０８０８８２ ０．７７６５３３ ０．７１３７２５ Ｓ＿ＳＬ１－Ｗ＿ＳＬ１ ０．２１６０３７ ０．２５７３２９ ０．２０１７３６

Ｓ＿ＳＬ４－Ｗ＿ＳＬ４ ０．０８０４０９ ０．７８４７３５ ０．７２１６３５

由上到下的流域生物信息流，以各干支流最上游样点为起点，沿河川径流方向由上到下，共 ４ 条流域生物

信息流连续输移线。 计算各河流上游到下游的流域生物信息流路径的点间输移效率和累计输移效率（表 ３），
该效率是上下游样点区域间输移能力、衰减效应、环境过滤效应共同作用的结果。

由上到下的流域生物信息流，其输移能力约为 ９９．４２％（０．９９４２４５±０．０００９４１） ｋｍ，其无效流域生物信息流

占比约为 ４３．４６％（０．４３４６３５±０．０４１６８１），无效流域生物信息流的半衰距离约为 １４．５２（１４．５２３３７７±１．４４０５３９）
ｋｍ，样点 ＳＬ３ 和 ＳＬ２ 的采样天气条件切换（上游雨下游晴）带来的环境过滤效应约为 ０． ５７％（０．００５６８７±
０．００５４５０），河口样点 ＳＬ１ 处的半咸水所产生的环境过滤效应约为 ５４．４２％（０．５４４１６４±０．０１００４２）。 根据由上

游到下游的流域生物信息流计算公式，不考虑样点 ＳＬ２、ＳＬ１ 的环境过滤效应，基础综合流域生物信息流输移

有效度约为 ９７．４１％（０．９７４１０５±０．０００９２６） ｋｍ。
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表 ３　 ４ 条由上到下的流域生物信息流的点间径流距离、点间输移效率、累计径流距离、累计输移效率

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｒｕｎｏｆｆ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｗｏ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｒｕｎｏｆｆ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ

ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ ｉｎ ｅａｃｈ ｃｈａｉｎ ｏｆ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｌｏｗｓ

点间输移效率
Ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ

点间径流距离
Ｄｉｓｔａｎｃｅ ／ ｋｍ

累计输移效率
Ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ＿ｃｕｍ

累计径流距离
Ｄｉｓｔａｎｃｅ＿ｃｕｍ ／ ｋｍ

Ａ ＳＬ６⁃ＳＬ５ ０．７６２４１２ ９ ０．７６２４１２ ９
∗∗∗ ⁃ＳＬ４ ０．７７４４６７ １５．５ ０．５９０４６３ ２４．５
∗∗∗ ⁃ＳＬ３ ０．８７６０１０ ２３．５ ０．５１７２５１ ４８
∗∗∗ ⁃ＳＬ２ ０．８００４３４ １５ ０．４１４０２５ ６３
∗∗∗ ⁃ＳＬ１ ０．４６４０９２ ７ ０．１９２１４６ ７０

Ｂ ＳＬ６ｂ⁃ＳＬ５ ０．７９８２８３ ８ ０．７９８２８３ ８
∗∗∗ ⁃ＳＬ４ ０．６６９９７５ １５．５ ０．５３４８３０ ２３．５
∗∗∗ ⁃ＳＬ３ ０．９１０４９４ ２３．５ ０．４８６９５９ ４７
∗∗∗ ⁃ＳＬ２ ０．７８７１１９ １５ ０．３８３２９５ ６２
∗∗∗ ⁃ＳＬ１ ０．５１５０７３ ７ ０．１９７４２５ ６９

Ｃ ＳＬ５ｍ⁃ＳＬ４ ０．７６５８８０ ８．５ ０．７６５８８０ ８．５
∗∗∗ ⁃ＳＬ３ ０．７５７０６４ ２３．５ ０．５７９８２０ ３２
∗∗∗ ⁃ＳＬ２ ０．７７２６６１ １５ ０．４４８００４ ４７
∗∗∗ ⁃ＳＬ１ ０．４３９１４７ ７ ０．１９６７４０ ５４

Ｄ ＳＬ４ｂ⁃ＳＬ３ ０．７３８０２９ ２３ ０．７３８０２９ ２３
∗∗∗ ⁃ＳＬ２ ０．７５３１７３ １５ ０．５５５８６４ ３８
∗∗∗ ⁃ＳＬ１ ０．４２６９６６ ７ ０．２３７３３５ ４５

　 　 ４ 条流域生物信息流输移链分别用 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ 来排号，输移链用样点的自上而下顺序排列来表示；比如 Ａ，表示第一条流域生物信息流输移

链；ＳＬ６ｂ⁃ＳＬ５，表示从样点 ＳＬ６ｂ 到样点 ＳＬ５ 的流域生物信息流；∗∗∗ ⁃ＳＬ４，表示前一样点 ／ 环节到样点 ＳＬ４ 的流域生物信息流

比较干支流交汇处上下游的 ３ 个样点中的 ４ 个样品的 ＯＴＵ 种类，共 ３ 组，结果显示，Ｗ＿ＳＬ６ 对 Ｗ＿ＳＬ５ 的

覆盖度比 Ｗ＿ＳＬ６ｂ 对 Ｗ＿ＳＬ５ 的覆盖度更大，Ｗ＿ＳＬ５ｍ 对 Ｗ＿ＳＬ４ 的覆盖度比 Ｗ＿ＳＬ５ 对 Ｗ＿ＳＬ４ 的覆盖度更大，
Ｗ＿ＳＬ４ 对 Ｗ＿ＳＬ３ 的覆盖度比 Ｗ＿ＳＬ４ｂ 对 Ｗ＿ＳＬ３ 的覆盖度更大；在 ３ 组样品的 ＯＴＵ 种类比较中，Ｗ＿ＳＬ４、Ｗ＿
ＳＬ５、Ｗ＿ＳＬ３ 三个样品中的独有 ＯＴＵ 种类占比依次增加，即来自上游 ２ 个样点到本样点（Ｗ＿ＳＬ４、Ｗ＿ＳＬ５、Ｗ＿
ＳＬ３）间汇水区的流域生物信息流特异性依次增强（表 ４）。

表 ４　 ３ 组干支流交汇处上下游的 ３ 个样点中的 ４ 个样品的 ＯＴＵ 种类对比统计分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｇｒｏｕｐ ｃｏｍｐａｒｅ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ （ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｂｙ ＯＴＵ ｔｙｐｅｓ） ｏｆ ｆｏｕｒ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ａｒｏｕｎｄ

ｔｈｅ ｃｏｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｔｗｏ ｒｉｖｅｒｓ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

河流径流距离
Ｄｉｓｔａｎｃｅ

流量比较
Ｃｏｍｐａｒｅ
ｏｆ ｆｌｕｘｅｓ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

河流径流距离
Ｄｉｓｔａｎｃｅ

流量比较
Ｃｏｍｐａｒｅ ｏｆ ｆｌｕｘｅｓ

Ｗ＿ＳＬ６－Ｗ＿ＳＬ５ ０．６９７１０２ ９ ｋｍ ＳＬ６ ＞ ＳＬ６ｂ Ｓ＿ＳＬ４－Ｗ＿ＳＬ４ ０．５８０１１５

Ｗ＿ＳＬ６ｂ－Ｗ＿ＳＬ５ ０．６２０１５９ ８ ｋｍ Ｗ＿ＳＬ４＿Ｏｎｌｙ ０．０８０５２６

Ｓ＿ＳＬ５－Ｗ＿ＳＬ５ ０．３０３１５５ Ｗ＿ＳＬ４－Ｗ＿ＳＬ３ ０．６６７１０９ ２３．５ ｋｍ ＳＬ４ ＞ ＳＬ４ｂ

Ｗ＿ＳＬ５＿Ｏｎｌｙ ０．１３２８５５ Ｗ＿ＳＬ４ｂ－Ｗ＿ＳＬ３ ０．５６５０９０ ２３ ｋｍ

Ｗ＿ＳＬ５－Ｗ＿ＳＬ４ ０．７０３０９５ １５．５ ｋｍ ＳＬ５ ＜ ＳＬ５ｍ Ｓ＿ＳＬ３－Ｗ＿ＳＬ３ ０．３２９７０２

Ｗ＿ＳＬ５ｍ－Ｗ＿ＳＬ４ ０．７４６３７１ ８．５ ｋｍ Ｗ＿ＳＬ３＿Ｏｎｌｙ ０．２２９２７７

　 　 Ｗ＿ＳＬ５＿Ｏｎｌｙ 指不来自于样品 Ｗ＿ＳＬ６、Ｗ＿ＳＬ６ｂ 和 Ｓ＿ＳＬ５ 的 ＯＴＵ，其主要来自支流样点 ＳＬ６、ＳＬ６ｂ 至样点 ＳＬ５ 河段的汇水区向样点 ＳＬ５ 的水

体输入的流域生物信息流

３　 讨论

３．１　 流域生物信息流增加了输入区域的可检出生物多样性

流域生物信息流是流域生态系统过程的重要组成部分，包括有效流域生物信息流和无效流域生物信息流
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（图 ５）。 在自然径流驱动的流域生态系统过程中，物质、能量、信息都沿着由陆地到水体、由支流到干流、由上

游到下游的方向进行流动［２２⁃２３］。 对下游样点的水体环境 ＤＮＡ 进行检测，可以了解上游区域的生物群落组成

情况［１２， ２４］；对水体样点的环境 ＤＮＡ 进行检验，可以了解流域内陆地上生物群落组成情况［１１， ２５］。 对于宏体生

物来讲，以环境 ＤＮＡ 形式从陆地到水体、从支流到干流、从上游到下游的流域生物信息流往往只是其组织碎

片或者游离细胞，甚至裸露的 ＤＮＡ［２４， ２６⁃２８］。 对于微生物来讲，以环境 ＤＮＡ 形式从陆地到水体、从支流到干

流、从上游到下游的流域生物信息流往往既包含活的生物个体或细胞，也有死的生物个体或细胞［２９⁃３０］。 宏体

生物的组织碎片、游离细胞和裸露 ＤＮＡ，以及微生物的死亡个体和细胞，因为不再具有生命活性，相应地其承

载的流域生物信息流都是无效流域生物信息流，因而对输入地生态系统的生物种类组成不会产生明显的影

响。 宏体生物个体甚至种群，以及微生物的存活个体和细胞，因为具有生命活性，相应地其承载的流域生物信

息流（比如鱼类洄游［３１⁃３２］，水生生物入侵［３３⁃３４］等）属于有效流域生物信息流，因而对输入地生态系统的生物种

类组成及群落结构会产生较明显的影响。

图 ５　 流域生物信息流的类型

Ｆｉｇ．５　 Ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｌｏｗｓ

在环境 ＤＮＡ 技术应用中微体生物指可以将整个个体甚至群落作为环境 ＤＮＡ 样品进行采集、处理、提取、测序、分析的生物，宏体生物指只

能将个体身上脱落的微小的组织碎片、少量细胞、游离 ＤＮＡ 作为环境 ＤＮＡ 样品进行采集、处理、提取、测序、分析的生物

有效流域生物信息流在一定程度上增加了输入地的生物多样性。 对于宏体生物来讲，周期性的生物迁入

能够增加迁入地的生物多样性，比如一些山间河流和季节性河流，洄游产卵亲鱼和季节性迁移水生生物的到

来，在一定程度上增加了该河流的生物多样性［３５］。 对于微生物来讲，由上游和由陆地输入的有效流域生物信

息流能够在一定程度上增加输入地的微生物生物多样性。 本研究中，同一样点的岸带土壤微生物和河流水体

微生物在种类组成上有一定程度的重合（表 １），可以认为绝大多数是陆地土壤对河流水体的微生物输入，虽
然不能排除由人类、家畜、陆生野生动物等的取水、饮水、涉河等活动将一些水体微生物带到岸带土壤中，但因

为其在整个流域生态系统过程中所占份额远不及自然径流所驱动的由陆到水的流域生态系统过程所占份额，
所以其绝对不是主要的部分。 上下游相邻样点间的水体微生物在种类组成上有一定程度的重合（表 １），可以

认为绝大多数是上游对下游的微生物输入，虽然不能排除由水生野生动物的溯河迁移等活动将一些下游水体

微生物带到上游，但因为其在整个流域生态系统过程中所占份额远不及自然径流所驱动的由上游到下游的流

域生态系统过程所占份额，所以其绝对不是主要的部分。
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流域生物信息流对输入地的生物多样性的增加是非累积的。 本研究中，由土壤到水体、由上游到下游的

微生物群落组成覆盖度普遍小于有效度（除了 Ｗ＿ＳＬ５－Ｗ＿ＳＬ４ 这对关系和涉及 ＳＬ１ 和 ＳＬ２ 的 ２ 个位点的 ４ 对

关系）（表 １），也就是说，多来源的流域生物信息流的输入使得汇生态系统的可检出生物多样性获得增长，且
大于任一源生态系统的生物多样性。 Ｄｅｉｎｅｒ 等曾提出一个描述生物多样性、环境 ＤＮＡ 与河流等级之间关系

的概念模型［１１］，涉及这一问题。 其假设环境 ＤＮＡ 所反映的物种丰富度随着河流的 Ｓｔｒａｈｌｅｒ 等级的增大而不

断升高最终达到稳定，但对空间尺度适用范围并没有给出一个说明和限定［１１］。 本研究中，虽然从上游到下游

每个样点水体微生物生物多样性都受流域生物信息流的输入影响而增长，但从这一系列样点的 ＯＴＵ 种类数

来看，并没有出现 Ｄｅｉｎｅｒ 等的模型所预期的持续增长最终达到稳定的情况，而是呈现为 ＯＴＵ 种类基本稳定

（除了样点 ＳＬ１ 和 ＳＬ２），且从上游到下游的流域生物信息流在输移过程中存在相当程度的丢失（图 ３），每个

样点的水体微生物多样性相当程度上依赖于其上游紧邻的有限长度河段汇水区的微生物多样性。 而决定这

一河段长度的是流域生物信息流的输移效率。 这一规律对于水体环境 ＤＮＡ 技术应用来讲，尤其重要。
流域生物信息流对输入地的生物多样性影响的大小，依赖于各个源生态系统的总生物信息量（在本研究

中指种类）和流域生物信息流的输移效率。 因为土壤微生物样品的 ＯＴＵ 种类整体上比水体微生物样品的要

少（图 ３），由土壤到水体（同一样点的两种样品间比较）的流域生物信息流输移效率普遍小于由上游到下游

（相邻样点间比较）的流域生物信息流输移效率（表 １），导致由土壤到水体的流域生物信息流普遍小于由上

游到下游的流域生物信息流，所以由土壤到水体的流域生物信息流对输入地生态系统的影响也普遍小于由上

游到下游的流域生物信息流对输入地生态系统的影响，反映在指标上即，由土壤到水体的微生物组成覆盖度

普遍小于由水体上游到下游的相邻位点的微生物组成覆盖度（表 １）。
３．２　 流域生物信息流的输移效率及其影响因素

输移效率和输移距离是流域生物信息流过程的两个关键指标。 由上游到下游、由支流到干流的流域生物

信息流在环境 ＤＮＡ 监测的视角被探讨得比较多［１２， ２４］，但其输移效率究竟有多大？ 输移距离究竟有多远？ 目

前并尚没有系统的研究，输移效率的估算只有少量研究涉及［１２， ３６］；输移距离的估算，只有一些针对宏体生物

的环境 ＤＮＡ 可监测距离的研究，估算出的距离从小几十米［３７⁃３８］，到几百米、数千米［３６， ３９］，再到上百千米［４０］都

有。 当然，已有的这些都是无效流域生物信息流的输移距离和输移效率，而有效流域生物信息流的输移距离

和输移效率则未见相关研究。 由陆地到水体的流域生物信息流也在环境 ＤＮＡ 监测的视角有所探讨［１１， ２５］，其
输移效率有多大？ 输移距离有多远？ 相关研究更为稀少，虽然 Ｄｅｉｎｅｒ 等提出了一个描述生物多样性、环境

ＤＮＡ 与河流等级之间关系的概念模型，以及一个只用几个水体环境 ＤＮＡ 样品就能评估流域层面的生物多样

性状况的愿景［１１］，但是，并没有量化分析输移效率和输移距离的问题。
本研究中，由土壤到水体的流域生物信息流，在雨天，其输移效率为 ６２．７６％左右（中上游 ７ 个样点，降雨

第二天采样，且采样时伴有零星小雨）；在晴天，其输移效率约为 ４４．１６％（样点 ＳＬ２，降雨前采样），而河流入湖

口样点 ＳＬ１ 由于受青海湖咸水胁迫约束，其输移效率约为 ２０．１７％（降雨前采样）（表 １）。 需要强调说明的是，
这里的输移效率是河流水体 ５ 米距离内岸带的样点到邻近水体的流域生物信息流输移效率。 在雨天，由河流

上游到下游的流域生物信息流，其基础综合输移效率为 ９７．４１％ ／ ｋｍ（中上游 ７ 个样点之间，降雨第二天采样，
且采样时伴有零星小雨）；虽然样点 ＳＬ２ 是在降雨前采样，ＳＬ３ 是在降雨天采样，ＳＬ３ 到 ＳＬ２ 的流域生物信息

流涉及到晴 ／雨条件转换的问题，但其环境过滤效应仅为约 ０．５７％，因而其输移效率约为 ９６．３２％ ／ ｋｍ，也就是

说晴雨条件并不对由河流上游到下游的流域生物信息流输移产生明显；由于样点 ＳＬ２ 和上游样点一样是淡水

环境，河流入湖口样点 ＳＬ１ 则是咸淡水交汇区，并且样点 ＳＬ１ 和 ＳＬ２ 都是在晴天采的样，所以由 ＳＬ２ 输入到

ＳＬ１ 的有效流域生物信息流主要受半咸水环境胁迫问题的影响（环境过滤效应约为 ５４．４２％），其输移效率约

为 ８４．６３％ ／ ｋｍ，也就是说水体理化条件对由河流上游到下游的流域生物信息流输移产生了明显影响。
由陆地到水体的流域生物信息流主要受地表表面流和地下潜流驱动，同时还受由陆到水的环境转变所产

生的环境过滤效应的影响；由河流上游到下游的流域生物信息流主要受河川径流驱动，同时还受远距离输移
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过程中的衰减效应的影响（图 ６）。 由陆地到水体、由上游到下游、由支流到干流的流域生态系统过程（包括流

域生物信息流）主要由自然径流（包括地表表面流、地下潜流、河川径流）所驱动［２２⁃２３］。 因为（１）地表表面流

和地下潜流远不及河道径流对颗粒物和碎屑的携带能力大，其所驱动的由土壤到水体的流域生物信息流输移

能力也小于由上游到下游的流域生物信息流输移能力，（２）陆⁃水环境转变所产生的环境过滤效应比上⁃下游

输移过程中的衰减效应强，所以导致了由土壤到水体的流域生物信息流输移效率也小于由上游到下游的流域

生物信息流输移效率，即由土壤到水体的微生物组成有效度普遍小于由水体上游到下游的相邻位点的微生物

组成有效度（表 １）。

　 图 ６　 自然径流驱动下的两种流域生物信息流的驱动模式和输移

过程
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本研究中，由土壤到水体的流域生物信息流，在雨

天（大量地表碎屑被侵蚀、搬运而冲入河道，河水浑

浊），输移能力为 ６８．４９％左右（即约 ６８．４９％的生物信息

能从陆地上输移到水体里），环境过滤效应为 ８．３８％左

右（即约 ８．３８％的生物信息流在陆水界面切换时被过滤

掉），进而其输移效率为 ６２．７６％左右；而在晴天，输移能

力则降为约 ５６．８２％，环境过滤效应升为约 ２２．２８％，进
而其输移效率降为约 ４４．１６％（表 ２）。 由河流上游到下

游的流域生物信息流，输移能力约为 ９９．４２％ ／ ｋｍ，其中

无效流域生物信息流比例约为 ４３．４６％，无效流域生物

信息流的半衰距离约为 １４．５２ ｋｍ，其基础综合输移效率

为 ９７．４１％ ／ ｋｍ 左右。
降雨促使地表表面流、地下潜流和河道径流增加，

增加了对颗粒物和碎屑的输移能力，进而驱动了由陆地

到水体的流域生物信息流输移能力的增大，同时也通过

颗粒物营造的微环境减弱了陆⁃水环境切换带来的环境

过滤效应［４１］，进而增大了流域生物信息流的输移效率。 本研究中，由岸带土壤到河流水体的流域生物信息

流，在雨天，输移能力为 ６８．４９％左右，环境过滤效应为 ８．３８％左右，其输移效率为 ６２．７６％左右；在晴天，输移

能力约为 ５６．８２％，环境过滤效应约为 ２２．２８％，其输移效率约为 ４４．１６％（表 ２）。 雨天的输移能力显著大于晴

天的输移能力，雨天的环境过滤效应显著小于晴天的环境过滤效应，进而导致雨天的输移效率显著大于晴天

的输移效率。
有效流域生物信息流的影响力主要与径流强度相关，而非与河流径流距离相关。 在由上游到下游的流域

生物信息流中，径流强度越大，流域生物信息流输移能力往往也越大，对汇生态系统影响的程度往往也越大。
本研究中，对 ３ 组干支流交汇处上下游的 ３ 个样点的水体微生物样品的 ＯＴＵ 种类的对比统计分析显示，河川

径流量大的样点输出的流域生物信息流对下游生态系统的影响（覆盖度）更大，而非距离近的样点（表 ４）。
对于无效流域生物信息流来讲，因为受环境 ＤＮＡ 的降解、沉淀、被吸附等的限制，其往往受河流径流距离的影

响［１２， ３６，４２］。 对于有效流域生物信息流来讲则不受这些因子的影响，因而有效流域生物信息流对汇生态系统

影响的程度也就与河流径流距离没有明确的相关关系。 但这个判断只在一定空间尺度内（比如本研究中河

流径流距离在几千米至小几十千米范围内）可检验，尺度太小就会受无效流域生物信息流的影响，尺度太大

就会受水环境状况异质性和区间汇水区生物组成异质性的影响，进而都会与河流径流距离存在一定的相关

性。 在本研究的 ３ 组干支流交汇处上下游的 ３ 个样点中的 ４ 个样品 ＯＴＵ 种类的比较中，３ 个下游样点的水体

微生物样品中的独有 ＯＴＵ 种类占比的大小（表 ４），反映了来自相邻 ２ 个上游样点到下游样点间汇水区的流

域生物信息流的特异性强弱，而流域生物信息流的特异性强弱基本依赖于汇水区内微生物群落相比于前后样

点的特异性大小（图 ４）。 在大空间尺度上来讲，越远的空间距离往往也意味着汇水区内越大的群落差异，进
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而也就意味着上游样点对下游样点越小的流域生物信息流影响力。

４　 结论

本文根据流域生态学发展的需要和流域生态系统过程研究的需要，提出了流域生物信息流概念，并对青

藏高原沙柳河流域的一系列水体微生物和土壤微生物样品进行了分析，从生物信息种类组成层面定量研究了

陆地到水体、支流到干流、上游到下游的流域生物信息流。 研究结果显示：①流域生物信息流在一定程度上增

加了输入地的可检出生物多样性，但这种增加是非累积的，依赖于样点上游紧邻的有限长度河段汇水区的生

物多样性和流域生物信息流的输移效率；②降雨导致了地表表面流的产生、地下潜流和河道径流的增加，增强

了对颗粒物和碎屑的冲蚀和搬运能力，进而导致了流域生物信息流的输移能力增大、环境过滤效应减弱、输移

效率增大。
目前迅速发展的环境 ＤＮＡ 在水生态中的应用［１１⁃１２， ２４］，其理论基础之一就是流域生物信息流。 在目前的

水体环境 ＤＮＡ 研究中，既涉及由上游到下游、由支流到干流的流域生物信息流［１２， ２４］，也涉及由陆地到水体的

流域生物信息流［１１， ２５］，但目前做的最多的、关注最多的是由上游到下游、由支流到干流的流域生物信息流，既
涉及无效流域生物信息流［１１］，也涉及有效流域生物信息流［２５］，但关注最多研究最多的是无效流域生物信息

流。 本文中对这几类流域生物信息流均做了相关的厘定和探讨。 另外，本文还初步提及了由下游到上游、由
水体到岸上的流域生物信息流。 但在本案例研究中，暂未实质性区分有效生物信息流和无效生物信息流，暂
未区分鱼类（青海湖裸鲤）洄游所驱动的流域生物信息流，暂未区分放牧（人、羊、牦牛、马、狗等）和野生动物

（鼠兔、鸟类、狐狸等）活动对流域生物信息流的影响，暂未区分沙尘输移（春季的大风沙）对流域生物信息流

的影响，这些都需要下一步进行更为深入的研究。
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