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羊卓雍错不同湖区水体真菌群落结构及其多样性

郝　 兆，王艳红，德　 吉，郭小芳∗

西藏大学理学院， 拉萨　 ８５００００

摘要：湖泊水体真菌能够对水体变化做出迅速响应，在湖泊生态系统地球化学循环中扮演着非常重要的角色。 以羊卓雍错、空
母错以及沉错为研究对象，利用高通量测序的方法探讨羊卓雍错水体真菌群落结构及多样性。 结果表明，不同湖区水体理化因

子差异较大。 真菌群落主要由子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、被孢霉门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）、担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）等组成。 α⁃多样

性指数显示，羊卓雍错沿岸区 ＯＴＵ 数显著高于羊卓雍错湖心区，其他 α⁃多样性指数在不同湖区间差异不显著。 ＮＭＤＳ 分析显

示，各湖区间真菌群落的 β⁃多样性差异明显。 聚类分析显示，同一湖区样点间水体真菌群落结构存在不同程度的差异，空母错

与沉错交接处水体真菌群落结构较为相似。 相关性分析及 ＲＤＡ 分析结果表明，浊度、化学需氧量、氨氮以及总氮是影响羊卓雍

错水体真菌丰富度的主要理化因子，总磷和氨氮是影响羊卓雍错各样点水体真菌群落结构的主要理化因子。 羊卓雍错水体真

菌资源比较丰富，人类活动及湖泊水文状况对水体真菌分布有较大影响。
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湖泊是陆地水圈的重要组成部分，也是地表各圈层彼此相互作用的节点，在调节区域气候变化、维系区域

生态平衡以及促进区域经济发展等方面发挥着重要作用［１］。 我国幅员辽阔，湖泊数量多、类型全、分布广，全
国面积大于 １．０ ｋｍ２的湖泊 ２７５９ 个，总面积 ９１０１９．６ ｋｍ２，被认为是世界上湖泊生态类型最为丰富的国家之

一［１⁃２］。 微生物群落作为水生态系统的重要组成部分，是驱动湖泊等水体地球化学循环和生态系统运行的关

键［３］。 大量研究表明，微生物群落不仅是生态系统的功能因子，其群落结构及多样性还会对环境变化做出迅

速响应，可以作为衡量湖泊生态系统稳定性的重要指标［４⁃７］。 由于水生生态系统中 ９９％以上的微生物尚未被

培养出，这就导致绝大多数的微生物还未被人们所认识［８］。 高通量测序技术因其不依赖微生物的纯培养，可
以对微生物群落结构做出更加准确的描述［９］。 目前，高通量测序技术对微生物群落结构的研究方法已经比

较成熟，国内外利用高通量测序技术探讨湖库微生物群落结构及多样性的研究陆续开展，多数研究表明湖泊

微生物群落结构及多样性主要受环境因素影响，如温度、溶解氧、ｐＨ、电导率以及湖泊营养状态等［１０⁃１７］。 但已

有研究大多针对湖泊细菌群落，对真菌群落研究相对较少。
青藏高原平均海拔在 ４０００ ｍ 以上，是全球海拔最高、面积最大的陆地生态系统，素有“世界屋脊”、“亚洲

水塔”之称［１８］。 青藏高原湖泊资源丰富，面积在 １．０ ｋｍ２以上的湖泊 １０９１ 个，合计总面积 ４４９９３．３ ｋｍ２，分别

占全国湖泊总数量和总面积的 ３９．５％和 ４９．５％［２］。 独特的地理单元及气候条件使得高原湖泊孕育着丰富的

微生物资源［１９］。 羊卓雍错流域位于西藏南部，流域东西向长 １４４ ｋｍ，南北向宽 １００ ｋｍ，流域面积 ６１００ ｋｍ２，
流域内分布着数个自然湖泊，常年的自然演变以及人类活动使得各湖泊间水体理化因子存在较大差异，是研

究高原湖泊水体微生物群落结构及多样性的理想场所［２０⁃２１］。 长期以来，由于地理位置的限制，对羊卓雍错流

域生物资源的研究大多集中于鸟类及植物方面［２２⁃２６］，对微生物的研究相对较少，仅见于湖岸放线菌生防潜力

和多样性研究以及部分湖区沉积物中细菌群落结构垂直分布研究［２７⁃２８］。 开展羊卓雍错水体真菌群落结构及

多样性研究能够为羊卓雍错环境保护以及青藏高原微生物多样性研究提供理论依据，并为羊卓雍错水体真菌

资源的开发和利用奠定基础。

１　 材料与方法

１．１　 研究区域及水样采集

羊卓雍错位于青藏高原南部，西藏自治区山南地区浪卡子县境内，是雅鲁藏布江南岸和喜马拉雅山北麓

最大的封闭性内陆咸水湖，与纳木错、玛旁雍错并称为西藏三大圣湖［２９］。 羊卓雍错属高原堰塞湖，湖泊形状

很不规则，湖岸曲折蜿蜒，多年的自然演化使得其主湖区附近独立出空母错、沉错以及巴纠错 ３ 个小湖。 目

前，主湖区西侧经河道与空母错相连，空母错东侧经河道与沉错相连［２９］。 空母错主要由冰川融水补给，水位

较高，羊卓雍错、沉错以及巴纠错主要以降水补给为主，冰川融水补给相对较少［２１］。 羊卓雍错湖面海拔为

４４４０ ｍ，湖水平均面积为 ６４３．９８ ｋｍ２，平均周长为 ７０９．４１ ｋｍ，水深一般为 ３０—４０ ｍ，最深可达 ５９ ｍ，湖水储量

约为 １６０×１０８ ｍ３［ ３０⁃３１］。 羊卓雍错地处喜马拉雅山北坡雨影区，属藏南山地灌丛草原半干旱气候，流域年均温

２．９ ℃，年均降水 ３６３．４ ｍｍ，５—９ 月降水量占全年降水量的 ９０％以上［２１，３２］。
２０１９ 年 ６ 月根据羊卓雍错水体分布情况，结合生境类型和地理位置差异，于羊卓雍错、空母错以及沉错

选择 １０ 个样点进行水样采集，样点概况见表 １。 为了对羊卓雍错水体真菌群落结构及多样性进行更系统地

分析，根据各样点所属湖区及地理位置（图 １），分别将 １—４ 号样点划分为羊卓雍错沿岸区、５—６ 号样点划分

为空母错沿岸区、７—８ 号样点划分为沉错沿岸区、９—１０ 号样点划分为羊卓雍错湖心区。 利用无菌水体采样
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器采集深度约为 ５０ ｃｍ 的水样，水体温度（Ｔ，ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ）、ｐＨ、电导率（ＥＣ，ｅｌｅｃｔｒｉｃ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ）、溶解性总固

体（ＴＤＳ，ｔｏｔａｌ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｓａｌｔ）以及盐度（Ｓａｌ，Ｓａｌｉｎｉｔｙ）使用多功能参数仪原位测量 ３ 次。 每个样点分多次采集共

计 ５ Ｌ 的水样，于两个无菌塑料桶中避光保存，一份水样立即送往拉萨景博环境监测科技有限公司进行总氮

（ＴＮ，ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ）、氨氮（ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ，ａｍｍｏｎｉａ ｎｉｔｒｏｇｅｎ）、总磷（ＴＰ，ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ）、浊度（ＮＴＵ，ｔｕｒｂｉｄｉｔｙ）以及化

学需氧量（ＣＯＤ，ｃｈｅｍｉｃａｌ ｏｘｙｇｅｎ ｄｅｍａｎｄ）的测定，另一份取 １ Ｌ 经 ０．２２ μｍ 无菌水系滤膜过滤收集菌株，滤膜

－８０ ℃储存，用于提取 ＤＮＡ。

图 １　 羊卓雍错流域水体采集样点分布

Ｆｉｇ．１　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ Ｙａｍｚｈｏｇ Ｙｕｍｃｏ Ｌａｋｅ

表 １　 羊卓雍错水体采集样点概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｎｅｒａｌ ｓｉｔｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ Ｙａｍｚｈｏｇ Ｙｕｍｃｏ Ｌａｋｅ

样点
Ｌｏｃａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

生境
Ｈａｂｉｔａｔ

１ ４４４３ ９０°４４′Ｅ ２９°０７′Ｎ 秀琼村旁表层水

２ ４４４２ ９０°３５′Ｅ ２９°１１′Ｎ 羊卓雍错蓄能电站旁表层水

３ ４４４３ ９０°３４′Ｅ ２９°１１′Ｎ 羊卓雍错观景台旁表层水

４ ４４３９ ９０°２２′Ｅ ２９°０５′Ｎ 羊卓雍错西端畜牧草地旁表层水

５ ４４４１ ９０°２３′Ｅ ２９°００′Ｎ 空母错西侧哈西旅游接待中心旁表层水

６ ４４４７ ９０°３０′Ｅ ２８°５９′Ｎ 空母错东侧表层水

７ ４４３１ ９０°２９′Ｅ ２８°５７′Ｎ 沉错西侧表层水

８ ４４３２ ９０°３４′Ｅ ２８°５８′Ｎ 沉错东侧表层水

９ ４４３８ ９０°４１′Ｅ ２８°５６′Ｎ 羊卓雍错南部湖心水

１０ ４４４２ ９０°４２′Ｅ ２８°５５′Ｎ 羊卓雍错雍布朵寺旁湖心水

１．２　 理化性质测定

Ｔ、ｐＨ、ＥＣ、ＴＤＳ 以及盐度使用多功能参数仪（Ｍｕｌｔｉ⁃Ｐａｒａｍｅｔｅｒ ＰＣＳＴｅｓｔｒ ＴＭ３５）测定。 ＴＮ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 等 ５ 个理

化指标由拉萨景博环境监测科技有限公司进行测定，其中 ＴＮ、ＴＰ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 使用 ＵＶ５８００ 紫外可见分光光度计

进行测量，方法分别为碱性过硫酸钾消解紫外分光光度法、钼酸铵分光光度法和纳氏试剂分光光度法；ＣＯＤ
的测定采用重铬酸盐法进行，浊度的测定采用目视比色法⁃福尔马肼标准进行。
１．３　 ＤＮＡ 的提取和高通量测序

将冷冻保存的样品送往北京诺禾致源科技股份有限公司。 ＤＮＡ 的提取采用 ＣＴＡＢ 法［３３］，利用 １％琼脂糖
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凝 胶 电 泳 检 测 ＤＮＡ 的 纯 度 和 浓 度。 采 用 带 Ｂａｒｃｏｄｅ 的 真 菌 ＩＴＳ１ 区 引 物： ＩＴＳ２⁃ ２０４３Ｒ （ ５′⁃
ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ⁃３′）、ＩＴＳ５⁃１７３７Ｆ（５′⁃ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ⁃３′）以及高效高保真酶进行

ＰＣＲ。 ＰＣＲ 扩增产物使用 ２％琼脂糖凝胶电泳检测，根据 ＰＣＲ 产物浓度进行等量混样，充分混匀后使用 ２％琼

脂糖凝胶电泳检测，目标条带使用 Ｑｉａｇｅｎ 公司的胶回收试剂盒回收产物。 使用 ＴｒｕＳｅｑＴＭ ＤＮＡ ＰＣＲ⁃Ｆｒｅｅ
Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 进行文库构建，构建好的文库经过 Ｑｕｂｉｔ 和 Ｑ⁃ＰＣＲ 定量，文库合格后使用 ＮｏｖａＳｅｑ ６０００
进行上机测序。
１．４　 数据分析

根据 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列和引物序列从高通量数据中拆分出各样本数据，截去 Ｂａｒｃｏｄｅ 和引物序列后使用

ＦＬＡＳＨ Ｖ１．２．７ 软件对序列进行拼接。 拼接得到的原始 Ｔａｇｓ 数据（Ｒａｗ Ｔａｇｓ）使用 Ｑｉｉｍｅ Ｖ１．９．１ 软件进行过

滤。 使用 Ｕｐａｒｓｅ Ｖ７．０．１００１ 软件对过滤后的数据进行聚类，以 ９７％的一致性将序列聚类成为可操作分类单元

（ＯＴＵ，ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ），使用 Ｑｉｉｍｅ Ｖ１．９．１ 软件中的 Ｂｌａｓｔ 方法结合 Ｕｎｉｔ Ｖ７．２ 数据库进行物种注释

分析，最后以样本中最小数据量为标准进行均一化处理。
基于均一化处理后的 ＯＴＵ 数据，使用 Ｑｉｉｍｅ Ｖ１．９．１ 软件进行 α⁃多样性的计算。 相关性分析以及差异性

分析采用 ＳＰＳＳ ２０．０ 软件的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性系数法和单因素方差分析（ＡＮＯＶＡ），多重比较分析使用 Ｄｕｎｃａｎ
检验法，完全连接聚合聚类、非度量多维尺度分析以及 ＡＮＯＳＩＭ 检验使用 Ｒ ４．０．１ 软件进行，冗余分析使用

ＣＡＮＯＣＯ ５ 软件进行，绘图使用 Ｒ ４．０．１ 软件以及 Ｏｒｉｇｉｎ ２０１９ 软件进行。

２　 结果与分析

２．１　 羊卓雍错水体理化性质

羊卓雍错各样点水体理化因子显示（图 ２），就水体温度而言，８ 号样点水体温度最高，为 ２５．２ ℃，９ 号样

点水体温度最低，为 １０．７ ℃；１０ 个样点水体 ｐＨ 介于 ８．３７—９．０８ 之间，３ 号样点水体 ｐＨ 值最高，８ 号样点则相

对较低。 就水体浊度而言，５ 号样点最高，为 １５，６ 号及 ９ 号样点则相对较低，为 ３；ＥＣ、ＴＤＳ 以及盐度具有相似

的变化趋势，各样点 ＥＣ 在 ５２３．６７—２３４６．６７ μＳ ／ ｃｍ 之间、ＴＤＳ 在 ３７１．６７—１６６６．６７ ｍｇ ／ Ｌ 之间、盐度在 ０．２５—
１．１８ ｇ ／ Ｌ 之间，其中 ３ 号及 １０ 号样点 ＥＣ 值相对较高，１ 号、３ 号以及 １０ 号样点 ＴＤＳ 值相对较高，１ 号、３ 号、９
号以及 １０ 号样点盐度值相对较高，５ 号及 ６ 号样点 ＥＣ、ＴＤＳ 以及盐度值均相对较低；就 ＣＯＤ 而言，９ 号样点

相对较低，其值为 ６．７２ ｍｇ ／ Ｌ，５ 号样点相对较高，其值为 １８５．８１ ｍｇ ／ Ｌ；１０ 个样点中，９ 号样点 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 和 ＴＮ 含

量均最低，分别为 ０．０１ ｍｇ ／ Ｌ 和 ０．２５ ｍｇ ／ Ｌ，ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 含量最高的是 ７ 号样点，为 ０．０５ ｍｇ ／ Ｌ，ＴＮ 含量最高的是 ５

号样点，为 ０．６１ ｍｇ ／ Ｌ；就 ＴＰ 而言，５ 号及 ７ 号样点含量较高，为 ０．０６ ｍｇ ／ Ｌ，１ 号样点含量相对较低，为 ０．０２
ｍｇ ／ Ｌ。

各区域理化因子差异性分析显示（图 ３），就水体 ｐＨ 值而言，羊卓雍错沿岸区和羊卓雍错湖心区显著高

于空母错沿岸区和沉错沿岸区；就 ＥＣ、ＴＤＳ 以及盐度而言，羊卓雍错沿岸区及羊卓雍错湖心区均显著高于沉

错沿岸区，沉错沿岸区均显著高于空母错沿岸区；就 ＴＰ 而言，空母错沿岸区及沉错沿岸区显著高于羊卓雍错

沿岸区；其他理化因子在各区域间则没有显著差异（Ｐ＞０．０５）。
２．２　 羊卓雍错水体浮游真菌多样性特征

由表 ２ 可知，从羊卓雍错各样点水体中共检测到 ４６４９ 个 ＯＴＵ，其中 ４ 号样点 ＯＴＵ 数量较多，而 ９ 号样点较

少。 各样本 Ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数均在 ９９％以上，Ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数与各样点稀疏曲线（图 ４）均表明，本次研究的测序深度已

达到较高水平，能够代表样本中微生物的真实情况。 分析丰富度指数和多样性指数可以发现，Ａｃｅ 指数与 Ｃｈａｏ １
指数拥有相似的变化趋势，均表明 ７ 号、５ 号、４ 号样点水体真菌丰富度较高而 ９ 号样点较低。 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显

示，４ 号与 ７ 号样点水体真菌多样性最高，９ 号样点多样性则最低。 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数表明水体真菌多样性最高的为 ７
号和 ４ 号样点，水体真菌多样性最低的为 ８ 号样点。 各区域差异性分析显示，羊卓雍错沿岸区（ＣＹ）ＯＴＵ 数量显

著高于羊卓雍错湖心区（ＹＣ）（Ｐ＜０．０５），其他指数在不同区域间的差异则不显著（Ｐ＞０．０５）。
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图 ２　 羊卓雍错各样点水体理化因子

Ｆｉｇ．２　 Ａｑｕａｔｉｃ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｉｔｅｓ ｉｎ Ｙａｍｚｈｏｇ Ｙｕｍｃｏ Ｌａｋｅ

表 ２　 羊卓雍错水体真菌 α⁃多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ α－ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ａｑｕａｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｉｎ Ｙａｍｚｈｏｇ Ｙｕｍｃｏ Ｌａｋｅ

样点
Ｓｉｔｅｓ

ＯＴＵ 数量
ＯＴＵｓ

Ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数 ／ ％
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

丰富度及多样性指数 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ

Ｃｈａｏ １ 指数
Ｃｈａｏ １

Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数
Ｓｈａｎｎｏｎ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ

１ ５４１ ９９．６ ８３３．５２ ８２４．４４ ５．３０ ０．８９
２ ６００ ９９．６ ８８８．００ ８６１．６０ ５．１９ ０．９２
３ ５１９ ９９．７ ７０６．２０ ７０２．３０ ５．２４ ０．９２
４ ７１０ ９９．４ １２２５．３９ １１６９．９４ ６．５７ ０．９６
ＣＹ 平均 Ｍｅａｎ ５９３ａ ９９．６ａ ９１３．２８ａ ８８９．５７ａ ５．５８ａ ０．９２ａ
５ ５２６ ９９．１ １２５１．６６ １２２４．２３ ５．２５ ０．９２
６ ３６４ ９９．６ ８５８．０５ ８０９．６３ ５．１２ ０．８７
ＣＫ 平均 Ｍｅａｎ ４４５ａｂ ９９．４ａ １０５４．８６ａ １０１６．９３ａ ５．１９ａ ０．９０ａ
７ ５５８ ９９．１ １２８９．８０ １２６６．６７ ６．３５ ０．９７
８ ４７８ ９９．６ ７５６．９８ ７７１．８６ ３．７３ ０．７０
ＣＣ 平均 Ｍｅａｎ ５１８ａｂ ９９．４ａ １０２３．３９ａ １０１９．２７ａ ５．０４ａ ０．８４ａ
９ ２６２ ９９．９ ３２３．０９ ３０４．６６ ３．２１ ０．８０
１０ ４１５ ９９．６ ６５５．６９ ６４１．５７ ３．７４ ０．８０
ＹＣ 平均 Ｍｅａｎ ３３９ｂ ９９．８ａ ４８９．３９ａ ４７３．１２ａ ３．４８ａ ０．８０ａ

　 　 ＣＹ： 羊卓雍错沿岸区 Ｃｏａｓｔａｌ ａｒｅａ ｏｆ Ｙａｍｚｈｏｇ Ｙｕｍｃｏ Ｌａｋｅ； ＣＫ： 空母错沿岸区 Ｃｏａｓｔａｌ ａｒｅａ ｏｆ Ｋｏｎｇｍｏ Ｃｏ Ｌａｋｅ； ＣＣ：沉错沿岸区 Ｃｏａｓｔａｌ ａｒｅａ ｏｆ

Ｃｈｅｎ Ｃｏ Ｌａｋｅ； ＹＣ： 羊卓雍错湖心区 Ｙａｍｚｈｏｇ Ｙｕｍｃｏ Ｌａｋｅ ｃｅｎｔｅｒ； 不同字母代表不同区域间在 Ｐ＜０．０５ 水平上差异显著

２．３　 羊卓雍错水体真菌群落结构组成

对各 ＯＴＵ 代表序列进行物种注释，对门水平及属水平下的物种进行分析发现，由于当前数据库的局限
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图 ３　 羊卓雍错各区域水体理化因子差异性分析

Ｆｉｇ．３　 Ａｑｕａｔｉｃ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｉｎ Ｙａｍｚｈｏｇ Ｙｕｍｃｏ Ｌａｋｅ

ＣＹ： 羊卓雍错沿岸区 Ｃｏａｓｔａｌ ａｒｅａ ｏｆ Ｙａｍｚｈｏｇ Ｙｕｍｃｏ Ｌａｋｅ； ＣＫ： 空母错沿岸区 Ｃｏａｓｔａｌ ａｒｅａ ｏｆ Ｋｏｎｇｍｏ Ｃｏ Ｌａｋｅ； ＣＣ：沉错沿岸区 Ｃｏａｓｔａｌ ａｒｅａ ｏｆ

Ｃｈｅｎ Ｃｏ Ｌａｋｅ； ＹＣ： 羊卓雍错湖心区 Ｙａｍｚｈｏｇ Ｙｕｍｃｏ Ｌａｋｅ ｃｅｎｔｅｒ； 不同字母代表不同区域间在 Ｐ＜０．０５ 水平上差异显著

性，本实验中真菌群落较多 ＯＴＵ 属未知类群，相似结果在其他研究中也有出现［１１，１６，３４］。 １—１０ 号样点门水平

下未知类群所占的比例分别为 ３２．１％、７７．３％、５１．５％、４６．６％、８６．５％、８１．２％、４５．１％、３０．３％、９４．４％、９７．３％，属
水平下未知类群所占的比例分别为 ５２． ２％、８３． ７％、７９． ７％、７８． １％、９６． ４％、９８．０％、６６． ８％、４１． ４％、９７． １％、
９８．６％。 为更直观体现各样本相对丰度较高的门类与属类及其比例，选取门水平下除未知类群外的物种以及

属水平下除未知类群外相对丰度排名前 １０ 的物种的相对丰度生成柱状堆积图，结果如图 ５ 所示。
羊卓雍错各样点水体已注释真菌分属于子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、被孢霉门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）、担子菌门

（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、壶菌门（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、毛霉菌门（Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ）、罗兹菌门（Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）、球囊菌门

（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）和捕虫霉亚门（Ｚｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ）。 由图 ５ 可知羊卓雍错水体已注释真菌相对丰度最高的门类

为子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ），在各样点相对丰度占比分别为 １２． ８％、２６． ６％、７２． ６％、１６． ９％、４７． ２％、８０． １％、
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图 ４　 羊卓雍错水体真菌在 ９７％水平上的稀疏曲线

Ｆｉｇ．４　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ａｑｕａｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ Ｙａｍｚｈｏｇ Ｙｕｍｃｏ Ｌａｋｅ ａｔ ｃｕｔｏｆｆ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ９７％

ＯＴＵ： 可操作分类单元 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ

５４．４％、９０．３％、８７．１％、６３．０％；其次为被孢霉门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ），在各样点相对丰度占比分别为 ５２．４％、
１３．７％、５．３％、３３．１％、２．１％、０．９％、０．３％、０．１％、２．５％、１．８％；担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度也较高，在各样

点相对丰度占比分别为 ７．０％、５１．１％、４．１％、１２．２％、３２．９％、１５．３％、３２．４％、５．４％、４．０％、２１．５％。 由真菌属水平

柱状堆积图可以看出（图 ５），Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ 相对丰度最高，集中表现在 ５ 号、８ 号以及 ９ 号样点，其值均在 ７８％以

上。 其次为 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ，集中表现在 １ 号和 ４ 号样点，其值分别为 ７４．５％和 ８０．６％。 ２ 号、３ 号、６ 号、７ 号样点中

相对丰度较高的属分别为 Ｄｉｏｓｚｅｇｉａ、Ｘａｌｏｃｏａ、Ｒｕｓｓｕｌａ、Ｃｙｂｅｒｌｉｎｄｎｅｒａ，其值分别为 ６５．０％、４０．３％、４２．０％以及

５５．２％。 １０ 号样点真菌属水平分布则较为均匀，Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ、Ｃｙｂｅｒｌｉｎｄｎｅｒａ 以及 Ｈｅｌｉｃｏｍａ 均具有较高的相对

丰度。
使用 Ｖｅｎｎ 图来展示各样点及各区域共有和特有 ＯＴＵ 数量，结果如图 ６ 所示，虽然各湖区间有水道连接，

但共有 ＯＴＵ 数量仅为 ３６。 各区域 Ｖｅｎｎ 图显示，羊卓雍错沿岸区（ＣＹ）ＯＴＵ 数最多，为 ９６１；其次为沉错沿岸

区（ＣＣ），为 ６６７；空母错沿岸区（ＣＫ）ＯＴＵ 数也较多，为 ６１０；羊卓雍错湖心区 ＯＴＵ 数则最少，为 ４８０。 各区域

共有 ＯＴＵ 数为 １９７，分别占羊卓雍错沿岸区（ＣＹ）ＯＴＵ 数的 ２０．５％，空母错沿岸区（ＣＫ）ＯＴＵ 数的 ３２．３％，沉错

沿岸区（ＣＣ）ＯＴＵ 数的 ２９．５％，羊卓雍错湖心区（ＹＣ）ＯＴＵ 数的 ４１．０％。 各区域间共有 ＯＴＵ 数显示，羊卓雍错

沿岸区（ＣＹ）与沉错沿岸区（ＣＣ）共有 ＯＴＵ 比例最高，占两区域 ＯＴＵ 数的 ４６．０％；其次为空母错沿岸区（ＣＫ）
与沉错沿岸区（ＣＣ），占两区域 ＯＴＵ 数的 ４５．４％；空母错沿岸区（ＣＫ）与羊卓雍错湖心区（ＹＣ）共有 ＯＴＵ 比例

则最低，为 ３２．０％。
采用基于 ＯＴＵ 水平 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离的非度量多维尺度（ＮＭＤＳ，ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ）分析

以及采样点完全连接聚合聚类（ｃｏｍｐｌｅｔｅｌｉｎｋａｇｅ ａｇｇｌｏｍｅｒａｔｉｖｅ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ）得到不同湖区水体真核微生物群落结

构组成（图 ７）。 非度量多维尺度分析结果显示，不同湖区中的真核微生物群落分别聚为一类，ＡＮＯＳＩＭ 检验

组间差异显示，组间差异显著大于组内差异（Ｒ＝ ０．７７２，Ｐ＝ ０．００１），说明分组合理，４ 个湖区真核微生物群落结

构存在一定的差异。 相比其他湖区所属样点，９ 号及 １０ 号样点虽同属羊卓雍错湖心区（ＹＣ），但真核微生物

群落结构存在一定差异。 完全连接聚合聚类结果显示，位于空母错和沉错连接处两侧的 ５ 号及 ７ 号样点真核

微生物群落结构具有较高的相似性，而距两湖区连接处较远的 ６ 号及 ８ 号样点具有较高的相似性。
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图 ５　 各样点水体真菌在门水平及属水平物种分布柱状堆积图

Ｆｉｇ．５　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｐｅｒｃｅｎｔ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ａｑｕａｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌａ ｌｅｖｅｌ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｉｔｅｓ

Ｚｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ： 捕虫霉亚门； Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ： 罗兹菌门； Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ： 毛霉菌门； Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ： 被孢霉门； Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ： 球囊菌门；

Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ： 壶菌门； Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ： 担子菌门； Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ： 子囊菌门； Ｔｒａｐｅｌｉａ： 褐边衣属； Ｈｅｌｉｃｏｍａ： 蜗孢属； Ｒｕｓｓｕｌａ： 红菇属；

Ｄｉｏｓｚｅｇｉａ： 未命名； Ｔｒａｍｅｔｅｓ： 栓菌属； Ｘａｌｏｃｏａ： 未命名； Ｂｉｆｉｇｕｒａｔｕｓ： 未命名； Ｃｙｂｅｒｌｉｎｄｎｅｒａ： 塞伯林德纳氏酵母属； Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ： 被孢霉属；

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ： 链格孢属

图 ６　 各样点及各区域水体真菌 ＯＴＵ 水平 Ｖｅｎｎ 图

Ｆｉｇ．６　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ａｑｕａｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ＯＴＵ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｉｔｅｓ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ

２．４　 羊卓雍错水体真菌多样性与水体理化因子的相关性分析

如图 ８ 所示，羊卓雍错水体浊度、ＣＯＤ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 以及 ＴＮ 与水体真菌 Ａｃｅ 指数以及 Ｃｈａｏ １ 指数呈显著正相

关（Ｐ＜０．０５），ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 与 ＯＴＵ 数呈显著正相关（Ｐ＜０．０５）。 相关性分析表明，浊度、ＣＯＤ、ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 以及 ＴＮ 是影

响羊卓雍错水体真菌丰富度的主要理化因子。
基于羊卓雍错水体真菌均一化 ＯＴＵ 丰度矩阵，进行去趋势对应分析（ＤＣＡ）。 结果显示，第一排序轴长度

为 ２．４，故本研究选取冗余分析（ＲＤＡ）。 通过向前选择筛选出 ２ 项理化指标进行 ＲＤＡ 分析（图 ９），第 １ 排序

轴对响应变量的解释度比例为 ２２．４％，第 ２ 排序轴为 １３．３％，二者总和达到 ３５．７％。 环境因子间相关性在排序

图中有较直观的展现，ＥＣ、ＴＤＳ、盐度以及 ｐＨ 间呈较强的正相关，ＴＰ 则与四者间呈负相关。 浊度、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、Ｔ、

ＴＮ 以及 ＣＯＤ 之间呈较强的正相关。 样点分布状况显示，３ 号与 １ 号样点以及 ６ 号与 ９ 号样点的真菌群落结

构对 ＴＰ 和 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 有着相同的响应，同一区域的样点在第一排序轴上分布接近，而在第二排序轴上分布散乱，
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图 ７　 基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离的非度量多维尺度（ＮＭＤＳ） 分析和采样点聚类

Ｆｉｇ．７　 Ｎｏｎｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ （ＮＭＤＳ） ａｎｄ Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｐｌｏｔｓ ｕｓｉｎｇ Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｄｉｓｔａｎｃｅ

图 ８　 羊卓雍错水体真菌 α⁃多样性指数及水体理化因子 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性系数

Ｆｉｇ．８　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ａｑｕａｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ Ｙａｍｚｈｏｇ Ｙｕｍｃｏ Ｌａｋｅ

∗表示在 Ｐ＜０．０５ 水平上显著； ∗∗表示在 Ｐ＜０．０１ 水平上显著

图 ９　 羊卓雍错水体真菌与理化因子 ＲＤＡ 分析排序图

　 Ｆｉｇ．９　 ＲＤＡ ｏｒｄｉｎａｔｉｏｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ａｑｕａｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ

ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ Ｙａｍｚｈｏｇ Ｙｕｍｃｏ Ｌａｋｅ

这在一定程度上说明了同一区域不同样点水体真菌对

ＴＰ 有着相似的响应，但对 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 的响应却不尽相同。

ＴＰ 和 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 对羊卓雍错水体真菌群落结构变化的贡

献率分别为 ２２．４％和 １３．３％，Ｐ 值均小于 ０．０５，所以 ＴＰ
是影响羊卓雍错各样点水体真菌群落结构最显著的环

境因子，其次为 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ。

３　 讨论

真菌在水生生态系统中起着重要作用。 文献显示，
真菌在其生命周期中大量利用周围难以被其他生物利

用的营养物质，并通过孢子及菌丝体进入水生生态系统

食物链，其生命活动极大促进了水生生态系统物质循

环，其群落结构及多样性也在一定程度上反映了湖泊水

体的质量状况［３５⁃３６］。 本研究的四个区域间虽有水体连

接，但地理位置、补水方式以及人为活动方式的不同使

得其水体理化性质存在较大差异。 自 ２００５ 年以来，羊
卓雍错湖面蒸发加剧，湖面剧烈萎缩，湖水浓缩，致使羊

３９２８　 ２０ 期 　 　 　 郝兆　 等：羊卓雍错不同湖区水体真菌群落结构及其多样性 　
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卓雍错沿岸区及羊卓雍错湖心区 ｐＨ、ＥＣ、ＴＤＳ 以及盐度均显著高于空母错沿岸区以及沉错沿岸区［２１］。 由于

空母错主要由冰川融水补给，水面高度较羊卓雍错和沉错高，其湖水在丰水期补充羊卓雍错以及沉错［２１］，水
体中溶解性物质随水流流出，造成空母错沿岸区 ＥＣ、ＴＤＳ 以及盐度显著低于其他 ３ 个区域。 就 ＴＰ 而言，羊卓

雍错沿岸区显著低于空母错沿岸区及沉错沿岸区，这可能是由于羊卓雍错沿岸区分布有全世界海拔最高的抽

水蓄能电站，抽取雅鲁藏布江河水以及下放羊卓雍错湖水的运作机制一定程度上稀释了羊卓雍错沿岸区的

ＴＰ 含量。
参照《地表水环境质量标准》（ＧＢ ３８３８２—２００２）基本项目标准限值，羊卓雍错水体 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ、ＴＮ 以及 ＴＰ 浓

度均低于限值，表明其水质为清洁，但 ＣＯＤ 浓度却超出限值。 考虑到沿岸区部分样点采样时水位偏低，底泥

无法避免地被混入水样，这可能是 ＣＯＤ 浓度超出限值的原因。 因此，本研究中理化因子数据无法真实地描述

羊卓雍错水体的清洁程度，但作为水体真菌群落结构及多样性的影响指标具有评价和分析意义。
本研究中 ７ 号、５ 号以及 ４ 号样点水体真菌丰富度较高，与 Ｃｈｅｎ 等［１１］在丹江口水库以及 Ｋｏｎｇ 等［１２］在鄱

阳湖的研究结果相似，本研究发现，羊卓雍错水体真菌群落丰富度与水体浊度、ＣＯＤ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 以及 ＴＮ 呈显著

正相关（Ｐ＜０．０５），７ 号、５ 号以及 ４ 号样点水体较高的浊度、ＣＯＤ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 以及 ＴＮ 浓度是造成这种现象的主要

原因。 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数以及 Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数显示，４ 号与 ７ 号样点水体真菌多样性较高，４ 号与 ７ 号

样点分别位于空母错湖水输入羊卓雍错和沉错的河道口附近，理化性质迥异的湖水输入所造成的区域小生境

的多样化是造成这种现象的可能原因。 各区域间差异性分析显示，羊卓雍错湖心区水生真菌 ＯＴＵ 数量显著

低于羊卓雍错沿岸区（Ｐ＜０．０５）。 受湖水流动影响，广阔湖区分布的植物残体等有机质会在湖岸区富集［３７］，
这为真菌生长繁殖提供了有利条件，这可能是沿岸区水生真菌 ＯＴＵ 数量较高的主要原因。 其他 α⁃多样性指

数在各区域间则不存在显著差异。
经 Ｕｎｉｔｅ 数据库比对后，被注释的真菌门包括：子囊菌门、被孢霉门、担子菌门、壶菌门、毛霉菌门、罗兹菌

门、球囊菌门和捕虫霉亚门，其中子囊菌门、被孢霉门以及担子菌门是羊卓雍错各样点水体真菌的主要门类，
子囊菌门以及担子菌门在各样点均有较多分布，其也是水体中常见的 ２ 个真菌门类［３７］，被孢霉门则主要分布

于羊卓雍错沿岸区（１—４ 号样点）。 被孢霉门多被发现于土壤中，是土壤真菌的常见门类［３８］。 鉴于羊卓雍错

沿岸区为羊卓雍错主要旅游区域且 １ 号及 ４ 号样点位于当地居民主要生产活动场所附近，大量的人为活动增

加了土壤微生物群落与沿岸水体微生物群落交流的机会，这可能是被孢霉门在羊卓雍错沿岸区水体中大量分

布的主要原因。 就被注释的真菌属而言，羊卓雍错沿岸区 ４ 个样点中，１ 号及 ４ 号样点主要以 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ 为

主，而 ２ 号及 ３ 号样点则分别以 Ｄｉｏｓｚｅｇｉａ 和 Ｘａｌｏｃｏａ 为主，Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ 相对丰度较低，这可能是由于羊卓雍错水

电站以及羊卓雍错观景台的设置一定程度上减少了土壤微生物群落与水体微生物群落的交流所造成的。
Ｄｉｏｓｚｅｇｉａ 为耐冷酵母，在冰冻圈广泛分布［３９］，但在本研究中仅在 ２ 号样点有大量分布，在其他样点则很少出

现。 ２ 号样点位于羊卓雍错蓄能电站，推测 Ｄｉｏｓｚｅｇｉａ 是随雅鲁藏布江河水输入至羊卓雍错。 相较于羊卓雍错

沿岸区的其他样点，３ 号样点 Ｘａｌｏｃｏａ、Ｂｉｆｉｇｕｒａｔｕｓ 以及 Ｈｅｌｉｃｏｍａ 相对丰度均较高，这可能是由于 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ 相

对丰度的降低为其他属微生物腾出生存空间所致。 分析位于空母错的两个样点发现，５ 号及 ６ 号样点属水平

组成较为相似，但 ５ 号样点 Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ 相对丰度为７８．６％，占据绝对优势，６ 号样点水体真菌属水平分布则较为

均匀。 这可能是由于 ５ 号样点除 ＴＰ 外的各项营养元素均显著高于 ６ 号样点所致。 从位于沉错的两个样点可

以看出，７ 号及 ８ 号样点属水平组成差异较大，其中 ８ 号样点 Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ 相对丰度可以达到 ９２．５％，郑保海

等［４０］研究发现，Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ 丰度与水体温度呈极显著正相关，推测 ８ 号样点较高的水体温度使得 Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ 大

量富集，限制了其他属微生物的生长，进而造成了这两个样点间水体真菌属水平的组成差异。 ９ 号与 １０ 号样

点同属羊卓雍错湖心区，其中 １０ 号样点位于雍布朵寺旁，为信教群众采集圣水处，靠近湖心小岛的地理位置

加之频繁的采集圣水活动是导致 １０ 号样点属水平真菌组成区别于 ９ 号样点而接近沿岸区各样点的可能原

因。 就各样点真菌被注释情况而言，５ 号、６ 号、９ 号及 １０ 号样点在门水平和属水平存在大量未知类群。 空母

错主要由冰川融水补给，入湖河流对周边环境微生物资源存在富集作用，这可能是 ５ 号及 ６ 号样点存在大量
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未知真菌类群的原因。 相较于沿岸区，湖心区营养物质含量及水体温度较低，更加恶劣的生存环境是 ９ 号及

１０ 号样点真核微生物多为未知类群的可能原因。
各样点 ＯＴＵ 水平 Ｖｅｎｎ 图显示，１０ 个样点共有 ＯＴＵ 数量仅为 ３６，羊卓雍错枝桠状湖岸以及各样点人为

活动方式及频率的差异是造成这种现象的可能原因。 各区域 ＯＴＵ 水平 Ｖｅｎｎ 图显示，各区域间微生物群落组

成相似性较低，ＲＤＡ 分析显示，羊卓雍错各样点水体真菌群落结构显著受到 ＴＰ 以及 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 影响（Ｐ＜０．０５），

各区域间地理位置的差异以及水系发育程度不同导致的水体理化因子的差异可能是造成这种现象的主要

原因。
各区域间水体真菌群落结构差异明显，ＮＭＤＳ 分析结果可以将各区域明显区分开，但相较于分属于其他

区域的样点，分属于羊卓雍错湖心区的 ９ 号及 １０ 号样点间水体真菌群落结构差异较大，同样的结果在完全连

接聚合聚类分析中也有所体现，这进一步说明了地理位置及人为活动对水体真菌群落结构具有较大影响。 由

于不同统计分析方法侧重不同，不同于 ＮＭＤＳ 分析所展现出的结果，完全连接聚合聚类分析显示，５ 号与 ７ 号

样点间水体真菌群落结构具有较大的相似性，６ 号与 ８ 号样点间水体真菌群落结构具有较大的相似性。 观察

５ 号与 ７ 号样点地理位置可知，５ 号与 ７ 号样点分别位于连接空母错与沉错的河道两端，样点间水体真菌群落

更大的交流频率是造成这种现象的可能原因。 在完全连接聚合聚类分析中，羊卓雍错沿岸区的 ４ 个样点展现

出不同程度的相似性，位于当地居民主要生产劳动场所附近的 １ 号与 ４ 号样点水体真菌群落结构具有较高的

相似性，位于羊卓雍错蓄能电站的 ２ 号样点与 １ 号及 ４ 号样点间水生真菌群落结构则相似性较低。 赵君

等［４１］研究发现，土地利用方式对袁河流域浮游细菌群落结构有显著影响，本研究结果一定程度上说明了人为

干扰方式的不同对羊卓雍错沿岸区水体真菌群落结构的影响也不尽相同。

４　 结论

本研究探讨了羊卓雍错水体真菌群落结构及多样性，分析了水体理化因子对其的影响。 结果显示，羊卓

雍错水体真菌资源丰富，子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、被孢霉门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）和担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）为
羊卓雍错水体真菌主要门类，水体真菌丰富度主要受浊度、ＣＯＤ、ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 以及 ＴＮ 影响，水体真菌群落结构主

要受 ＴＰ 和 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 影响，人为活动对羊卓雍错水体真菌群落结构也有较大影响。

参考文献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）：

［ １ ］　 杨桂山， 马荣华， 张路， 姜加虎， 姚书春， 张民， 曾海鳌． 中国湖泊现状及面临的重大问题与保护策略． 湖泊科学， ２０１０， ２２（ ６）：

７９９⁃８１０．

［ ２ ］ 　 王苏民， 窦鸿身． 中国湖泊志． 北京： 科学出版社， １９９８．

［ ３ ］ 　 吴庆龙， 江和龙． 中国湖泊微生物组研究． 中国科学院院刊， ２０１７， ３２（３）： ２７３⁃２７９．

［ ４ ］ 　 Ａｌｌｉｓｏｎ Ｓ Ｄ， Ｍａｒｔｉｎｙ Ｊ Ｂ Ｈ． Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ， ｒｅｓｉｌｉｅｎｃｅ， ａｎｄ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ

ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ， ２００８， １０５（Ｓ１）： １１５１２⁃１１５１９．

［ ５ ］ 　 罗建桦， 陶晔， 邢鹏， 吴庆龙． ［微综述］ 湖泊微生物宏基因组学研究进展． 湖泊科学， ２０２０， ３２（１）： ２７１⁃２８０．

［ ６ ］ 　 董明华， 李治滢， 周斌， 周巧， 严亚萍， 晋方佑， 李云霄， 杨丽源， 李绍兰． 云南高原湖泊杞麓湖冬季可培养酵母菌多样性分析． 微生物

学报， ２０１６， ５６（４）： ６０３⁃６１３．

［ ７ ］ 　 刁晓君， 李一葳， 王曙光． 水华生消过程对巢湖沉积物微生物群落结构的影响． 环境科学， ２０１５， ３６（１）： １０７⁃１１３．

［ ８ ］ 　 Ｃｏｗａｎ Ｄ Ａ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｅｎｏｍｅｓ⁃ｔｈｅ ｕｎｔａｐｐｅｄ ｒｅｓｏｕｒｃｅ． Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２０００， １８（１）： １４⁃１６．

［ ９ ］ 　 孙欣， 高莹， 杨云锋． 环境微生物的宏基因组学研究新进展． 生物多样性， ２０１３， ２１（４）： ３９３⁃４０１．

［１０］ 　 张雅洁， 李珂， 朱浩然， 张洪勋． 北海湖微生物群落结构随季节变化特征． 环境科学， ２０１７， ３８（８）： ３３１９⁃３３２９．

［１１］ 　 Ｃｈｅｎ Ｚ Ｊ， Ｙｕａｎ Ｊ， Ｓｕｎ Ｆ， Ｚｈａｎｇ Ｆ， Ｃｈｅｎ Ｙ， Ｄｉｎｇ Ｃ Ｙ， Ｓｈｉ Ｊ Ｗ， Ｌｉ Ｙ Ｙ， Ｙａｏ Ｌ Ｇ． Ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ

ｔｏ ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ Ｄａｎｊｉａｎｇｋｏｕ Ｒｅｓｅｒｖｏｉｒ， Ｃｈｉｎａ． Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓ， ２０１８， ８（１）： １０５９６．

［１２］ 　 Ｋｏｎｇ Ｚ Ｙ， Ｋｏｕ Ｗ Ｂ， Ｍａ Ｙ Ｔ， Ｙｕ Ｈ Ｔ， Ｇｅ Ｇ， Ｗｕ Ｌ． Ｓｅａｓｏｎａｌ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ａ ｌａｒｇｅ， ｓｈａｌｌｏｗ， ｈｉｇｈｌｙ ｄｙｎａｍｉｃ

Ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ Ｌａｋｅ． Ｃａｎａｄｉａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１８， ６４（１１）： ７８６⁃７９７．

［１３］ 　 黄小兰， 贾伟， 叶长盛， 简正军， 张建． 赣江下游河湖交错带微生物群落分布及其影响因素分析． 江西师范大学学报： 自然科学版，

５９２８　 ２０ 期 　 　 　 郝兆　 等：羊卓雍错不同湖区水体真菌群落结构及其多样性 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

２０１９， ４３（５）： ５０１⁃５０７．

［１４］ 　 陈兆进， 丁传雨， 朱静亚， 李冰， 黄进， 杜宗明， 王亚， 李玉英． 丹江口水库枯水期浮游细菌群落组成及影响因素研究． 中国环境科学，

２０１７， ３７（１）： ３３６⁃３４４．

［１５］ 　 罗芳， 鲁伦慧， 李哲， 付川， 闫彬． 基于宏基因组学的三峡库区重庆主城段水体浮游微生物群落的组成和功能分析． 三峡生态环境监测，

２０１９， ４（３）： １⁃１０．

［１６］ 　 刘晋仙， 李毳， 罗正明， 王雪， 暴家兵， 柴宝峰． 亚高山湖群中真菌群落的分布格局和多样性维持机制． 环境科学， ２０１９， ４０（５）：

２３８２⁃２３９３．

［１７］ 　 Ｃａｌｌｉｅｒｉ Ｃ， Ｈｅｒｎáｎｄｅｚ⁃Ａｖｉｌéｓ Ｓ， Ｓａｌｃｈｅｒ Ｍ Ｍ， Ｆｏｎｔａｎｅｔｏ Ｄ， Ｂｅｒｔｏｎｉ Ｒ． Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｓ ｏｆ Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ

ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｓｉｘ ｄｅｅｐ ｓｕｂａｌｐｉｎｅ ｌａｋｅｓ． Ａｑｕａｔｉｃ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， ２０１６， ７８（２）： ２１５⁃２２５．

［１８］ 　 Ｉｍｍｅｒｚｅｅｌ Ｗ Ｗ， Ｖａｎ Ｂｅｅｋ Ｌ Ｐ Ｈ， Ｂｉｅｒｋｅｎｓ Ｍ Ｆ Ｐ． Ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ ｗｉｌｌ ａｆｆｅｃｔ ｔｈｅ Ａｓｉａｎ ｗａｔｅｒ ｔｏｗｅｒｓ． Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１０， ３２８（５９８４）： １３８２⁃１３８５．

［１９］ 　 郭春燕， 岳琳艳， 赵康， 邢鹏， 孔维栋． 水样保存方法对青藏高原湖泊可培养微生物的影响． 生态学杂志， ２０１８， ３７（８）： ２５４１⁃２５４８．

［２０］ 　 王荻． 青藏高原南部羊卓雍错流域降水稳定同位素与大尺度大气环流关系研究［Ｄ］． 昆明： 云南大学， ２０１８．

［２１］ 　 孙瑞， 张雪芹， 郑度． 藏南羊卓雍错流域水化学区域差异及其成因． 地理学报， ２０１３， ６８（１）： ３６⁃４４．

［２２］ 　 闫瑞强， 沈渭寿， 赵卫， 欧阳琰． 雅鲁藏布江中游河谷黑颈鹤生境适宜性及其保护状况动态变化． 生态与农村环境学报， ２０１８， ３４（２）：

１４６⁃１５２．

［２３］ 　 宋立东． 雅鲁藏布江中游河谷黑颈鹤保护区生态环境质量评价研究［Ｄ］． 北京： 中国地质大学（北京）， ２０１９．

［２４］ 　 张国钢， 刘冬平， 钱法文， 侯韵秋， 陈丽霞， 戴强， 陆军． 西藏南部羊卓雍错水鸟群落及斑头雁活动区域特征． 生态学报， ２０１６， ３６（４）：

９４６⁃９５２．

［２５］ 　 刘冬平， 张国钢， 钱法文， 侯韵秋， 戴铭， 江红星， 陆军， 肖文发． 西藏雅鲁藏布江中游斑头雁的越冬种群数量、分布和活动区． 生态学

报， ２０１０， ３０（１５）： ４１７３⁃４１７９．

［２６］ 　 王传旗， 张文静， 德吉卓玛， 邓时梅， 梁莎， 苗彦军． 西藏浪卡子县野生垂穗披碱草种子萌发对水盐胁迫的响应． 种子， ２０１８， ３７（７）：

３９⁃４３．

［２７］ 　 郑有坤． 青藏高原土壤放线菌的多样性及其对三七根腐病的生防潜力［Ｄ］． 昆明： 云南大学， ２０１５．

［２８］ 　 时玉， 孙怀博， 刘勇勤， 侯居峙， 朱立平， 褚海燕． 青藏高原淡水湖普莫雍错和盐水湖阿翁错湖底沉积物中细菌群落的垂直分布． 微生物

学通报， ２０１４， ４１（１１）： ２３７９⁃２３８７．

［２９］ 　 除多， 旺堆， 普穷， 德吉央宗， 拉巴卓玛， 普布次仁， 张雪芹， 孙瑞． 西藏羊卓雍错湖面遥感监测模型及近期变化． 冰川冻土， ２０１２， ３４

（３）： ５３０⁃５３７．

［３０］ 　 刘天仇． 西藏羊卓雍错水位动态研究． 地理科学， １９９５， １５（１）： ５５⁃６２， １００⁃１００．

［３１］ 　 除多， 普穷， 拉巴卓玛， 朱立平， 张雪芹， 普布次仁， 德吉央宗， 孙瑞． 近 ４０ａ 西藏羊卓雍错湖泊面积变化遥感分析． 湖泊科学， ２０１２， ２４

（３）： ４９４⁃５０２．

［３２］ 　 边多， 杜军， 胡军， 李春， 李林． １９７５—２００６ 年西藏羊卓雍错流域内湖泊水位变化对气候变化的响应． 冰川冻土， ２００９， ３１（３）： ４０４⁃４０９．

［３３］ 　 孙立夫， 张艳华， 裴克全． 一种高效提取真菌总 ＤＮＡ 的方法． 菌物学报， ２００９， ２８（２）： ２９９⁃３０２．

［３４］ 　 商潘路， 陈胜男， 黄廷林， 张海涵， 康鹏亮， 王跃， 钊珍芳， 刘彤彤． 深水型水库热分层诱导水质及真菌种群结构垂向演替． 环境科学，

２０１８， ３９（３）： １１４１⁃１１５０．

［３５］ 　 Ｗｏｎｇ Ｍ Ｋ Ｍ， Ｇｏｈ Ｔ Ｋ， Ｈｏｄｇｋｉｓｓ Ｉ Ｊ， Ｈｙｄｅ Ｋ Ｄ， Ｒａｎｇｈｏｏ Ｖ Ｍ， Ｔｓｕｉ Ｃ Ｋ Ｍ， Ｈｏ Ｗ Ｈ， Ｗｏｎｇ Ｗ Ｓ Ｗ， Ｙｕｅｎ Ｔ Ｋ． Ｒｏｌｅ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ

ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ． Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ， １９９８， ７（９）： １１８７⁃１２０６．

［３６］ 　 Ａｚａｍ Ｆ， Ｆｅｎｃｈｅｌ Ｔ， Ｆｉｅｌｄ Ｊ Ｇ， Ｇｒａｙ Ｊ Ｓ， Ｍｅｙｅｒ⁃Ｒｅｉｌ Ｌ Ａ， Ｔｈｉｎｇｓｔａｄ Ｆ． Ｔｈｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｏｌｅ ｏｆ ｗａｔｅｒ⁃ｃｏｌｕｍｎ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｅａ． Ｍａｒｉｎｅ Ｅｃｏｌｏｇｙ

Ｐｒｏｇｒｅｓｓ Ｓｅｒｉｅｓ， １９８３， １０（３）： ２５７⁃２６３．

［３７］ 　 宣淮翔， 安树青， 孙庆业， 周长芳． 太湖不同湖区水生真菌多样性． 湖泊科学， ２０１１， ２３（３）： ４６９⁃４７８．

［３８］ 　 耿德洲， 黄菁华， 霍娜， 王楠， 杨盼盼， 赵世伟． 黄土高原半干旱区不同种植年限紫花苜蓿人工草地土壤微生物和线虫群落特征． 应用生

态学报， ２０２０， ３１（４）： １３６５⁃１３７７．

［３９］ 　 李师翁， 陈拓， 张威， 刘光琇． 冰冻圈微生物学： 回顾与展望． 冰川冻土， ２０１９， ４１（５）： １２２１⁃１２３４．

［４０］ 　 郑保海， 王晓宇， 李英军， 陈彦， 李百炼， 李玉英， 陈兆进． 丹江口库区浮游真菌组成与功能及其影响因素． 环境科学， ２０２１， ４２（１）：

２３４⁃２４１．

［４１］ 　 赵君， 王鹏， 徐启渝， 张华， 丁明军． 袁河流域不同土地利用方式下河流浮游细菌群落结构特征． 环境科学学报， ２０２０， ４０（３）： ８９０⁃９００．

６９２８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　


