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摘要：本研究通过高通量测序的方法探究了尼洋河水体细菌多样性及群落结构，发现尼洋河上中下游以及支流之间细菌群落结

构存在显著差异。 尼洋河水体细菌群落主要由变形菌门、放线菌门、拟杆菌门、蓝藻门、浮霉菌门等类群组成，优势种多为未知

种，分别为 Ｓｐｏｒｉｃｈｔｈｙａｃｅａｅ＿ｓｐ． 、Ｐｓｅｕｄａｒｃｉｃｅｌｌａ＿ｓｐ． 、Ｌｉｍｎｏｈａｂｉｔａｎｓ＿ｓｐ． 、Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｓｐ． 、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿ｐｌａｎｋｔｏｐｈｉｌａ、Ｒｈｏｄｏｆｅｒａｘ＿ｓｐ．
、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿ｎａｎｏｐｅｌａｇｉｃｕｓ、ｆ－Ｉｌｕｍａｔｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ 和 ｈｇｃＩ＿ｓｐ． ，大量未知种的发现为青藏高原远古细菌多样性研究以及开发相关

生物功能提供了可能。 尼洋河上游的 ＡＳＶ 数明显高于其它河段，α－多样性指数分析显示，其 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、ＡＣＥ 指数、辛普森

多样性指数、ｐｉｅｌｏｕ 指数、以及 Ｃｈａｏ１ 指数均显著高于其它分段，说明尼洋河上游水体细菌的多样性最为丰富。 中性群落拟合分

析显示，相较于确定性过程而言，随机性过程对尼洋河水体细菌群落构建过程影响更大，不同区段细菌菌群差异主要与物种替

换相关。 生态位分析显示，巴河区段水体的生态位宽度均值最高但生态位重叠指数均值最低，说明巴河区段细菌优势种之间竞

争程度较低。 总的来说尼洋河水体细菌资源丰富，这对于青藏高原细菌多样性研究以及高原极端环境下功能性细菌开发利用

具有重要意义。
关键词：高原河流；尼洋河；水体细菌；多样性；群落结构

Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｎｉｙａｎｇ Ｒｉｖｅｒ， ａ ｔｙｐｉｃａｌ ａｌｐｉｎｅ
ｒｉｖｅｒ ｉｎ Ｔｉｂｅｔ
ＭＵ Ｘｕｅｙａｎ１，２，３，ＬＩ Ｊｉａｗｅｉ１，２，３，ＨＡＯ Ｚｈａｏ１，２，３，ＷＡＮＧ Ｙａｎｈｏｎｇ１，２，３，ＨＵＡＮＧ Ｓｈｕａｉｓｈｕａｉ１，２，３，ＤＥ Ｊｉ１，２，３，ＺＨＯＵ Ｙｏｎｇｈｏｎｇ１，２，３，∗

１ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｏｎ ｔｈｅ Ｑｉｎｇｈａｉ⁃Ｔｉｂｅｔａｎ Ｐｌａｔｅａｕ， Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ｅｄｕｃａｔｉｏｎ， Ｔｉｂｅｔ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｌｈａｓａ ８５００００， Ｃｈｉｎａ

２ Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， Ｔｉｂｅｔ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｌｈａｓａ ８５００００， Ｃｈｉｎａ

３ Ｙａｎｉ Ｗｅｔｌａｎｄ Ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ Ｐｏｓｉｔｉｏｎｉｎｇ Ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｓｔａｔｉｏｎ， Ｔｉｂｅｔ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｌｈａｓａ ８５００００， Ｔｉｂｅｔ

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ， ｗｅ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｎｉｙａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｂｙ ｈｉｇｈ⁃
ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ， ａｎｄ ｆｏｕｎｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ
ｕｐｐｅｒ， ｍｉｄｄｌｅ， ａｎｄ ｌｏｗｅｒ ｒｅａｃｈｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎｉｙａｎｇ Ｒｉｖｅｒ， ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｔｒｉｂｕｔａｒｉｅｓ． Ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ
Ｎｉｙａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｗａｓ ｍａｉｎｌｙ ｃｏｍｐｏｓｅｄ ｏｆ ｔｈｅ ｔａｘａ ｏｆ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ， Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ， Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ， Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ， ａｎｄ
Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ． Ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｅｒｅ ｍｏｓｔｌｙ ｕｎｋｎｏｗｎ ｓｐｅｃｉｅｓ， ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ Ｓｐｏｒｉｃｈｔｈｙａｃｅａｅ＿ｓｐ． ， Ｐｓｅｕｄａｒｃｉｃｅｌｌａ＿ｓｐ． ，
Ｌｉｍｎｏｈａｂｉｔａｎｓ＿ ｓｐ． ， Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ＿ ｓｐ． ， Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ ＿ ｐｌａｎｋｔｏｐｈｉｌａ， Ｒｈｏｄｏｆｅｒａｘ ＿ ｓｐ．， Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ ＿ ｎａｎｏｐｅｌａｇｉｃｕｓ， ｆ⁃
Ｉｌｕｍａｔｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ， ａｎｄ ｈｇｃＩ⁃ｓｐ． ， ｔｈｅ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ｏｆ ａ ｌａｒｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｕｎｋｎｏｗｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｐｏｓｓｉｂｉｌｉｔｉｅｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｏｆ
ａｎｃｉｅｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｎ ｔｈｅ Ｑｉｎｇｈａｉ Ｔｉｂｅｔ ｐｌａｔｅａｕ ａｎｄ ｔｈｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｌａｔｅｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ． Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ＡＳＶｓ ｉｎ ｔｈｅ ｕｐｐｅｒ Ｎｉｙａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｏｔｈｅｒ ｒｉｖｅｒ ｓｅｇｍｅｎｔｓ， ａｎｄ α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｎａｌｙｓｅｓ



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｉｔｓ Ｓｈａｎｎｏｎ， ＡＣＥ， Ｓｉｍｐｓｏｎ， ｐｉｅｌｏｕ， ａｎｄ Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｉｃｅｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｏｔｈｅｒ ｓｅｇｍｅｎｔｓ，
ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｕｐｐｅｒ Ｎｉｙａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｈａｄ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ａｂｕｎｄａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｗａｔｅｒ ｃｏｌｕｍｎ． Ｎｅｕｔｒａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｍｏｄｅｌ ａｎａｌｙｓｅｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ａｒｅ ｍｏｒｅ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ ｉｎ
ｔｈｅ Ｎｉｙａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｔｈａｎ ｄｅｔｅｒｍｉｎｉｓｔｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ， ａｎｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｌｏｒａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅｃｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｍａｉｎｌｙ
ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ ｂｙ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎ． Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｎｉｃｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｕｒｔｈｅｒ ｄｉｓｃｌｏｓｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ Ｂａｈｅ Ｒｉｖｅｒ ｅｘｈｉｂｉｔｅｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｍｅａｎ
ｎｉｃｈｅ ｂｒｅａｄｔｈ ｙｅｔ ｔｈｅ ｌｏｗｅｓｔ ｍｅａｎ ｎｉｃｈｅ ｏｖｅｒｌａｐ ｖａｌｕｅ， ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ ａ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｌｏｗ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｔｒｉｂｕｔａｒｙ． Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ， ｔｈｅ Ｎｉｙａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｈａｒｂｏｒｓ ａｂｕｎｄａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ， ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｏｆ ｇｒｅａｔ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ Ｑｉｎｇｈａｉ⁃Ｔｉｂｅｔ Ｐｌａｔｅａｕ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｅｘｔｒｅｍｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｐｌａｔｅａｕ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ａｌｐｉｎｅ ｒｉｖｅｒｓ； Ｎｉｙａｎｇ Ｒｉｖｅｒ； ｗａｔｅｒ ｂａｃｔｅｒｉａ； ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

河流作为地球水循环的重要组成部分，是重要的可用可再生淡水资源以及微生物资源库［１］，在陆地与海

洋生态系统中的物质交换和能量传递中发挥重要作用［２］。 水体微生物是水生态系统的重要组成要素，在河

流生态系统中行使功能因子的作用［３］。 解析河流水体微生物多样性及群落结构，有助于进一步探究微生物

群落构建的影响因素，进而揭示河流水体微生物群落的构建机制。 河流微生物对水生态环境的波动异常敏

感，其群落能够迅速对环境变化做出反应，而呈现出不同的动态变化特征，并进化出适应机制［４］，因此其多样

性及群落结构可作为河流生态系统是否健康的重要指标［５］。 青藏高原多样的地形地质特征及特殊的气候条

件，使得其各河流流域生态环境与其它地区河流存在显著差异。 对于青藏高原境内河流等流动性较大的水

体，特别是典型的高山河流水体微生物的相关研究还鲜有报道［６］。
尼洋河是雅鲁藏布江以北最大的一条支流，源头位于米拉山以西的错木梁拉。 河流流向呈西东走向，整

个流域东西跨度达约 ２３０ ｋｍ，南北跨度大约 １１０ ｋｍ，海拔跨度高达 ２０８０ ｍ，水电资源极为丰富，流域内有两座

已投入使用的水电站。 流域内有一较大的淡水冰川堰塞湖———巴松措［７］，在雅鲁藏布江与尼洋河交汇处形

成了典型高原河流湿地———雅尼湿地［８］。 在印度洋暖流与太平洋寒流的双重作用下，尼洋河流域形成了多

种气候带并存的独特气候条件［９］。 尼洋河流域植被类型也极为丰富，包含亚热带和热带山地针叶林、亚热带

落叶阔叶林、亚热带季风常绿阔叶林、亚高山落叶阔叶灌丛、高寒草甸等多种植被类型［１０， １１］。 尼洋河流域具

有丰富的生态环境类型和丰富的生物多样性，但目前对于尼洋河流域的研究关注点主要集中于流域的水文特

征、流域气候分布特征、水生生物种群研究等［９， １２—１５］，而对于其水体微生物研究相对较少，仅见于底泥沉积物

中微生物群落的研究［１６］。
本研究基于高通量测序技术，分析了尼洋河水体细菌多样性、细菌群落结构、以及不同河流分段细菌群落

结构之间的差异，研究结果能够为高原河流及湿地的生物多样性研究提供数据支撑和模式参考，为高原生态

环境保护提供理论依据，还将为高原极端环境下的功能性细菌资源的开发及利用奠定资源基础。

１　 材料与方法

１．１　 研究区域

尼洋河流域（９２°１０′Ｅ—９４°３５′Ｅ，２９°２８′Ｎ—３０°３１′Ｎ）分布于西藏自治区林芝市工布江达县、八一镇、林芝

县境内［１７］，流域面积 １７８００ ｋｍ２，总长约 ３０７．５ ｋｍ［１４］，属于面积较大的天然盆地［１９］。 尼洋河上游多为高山峡

谷，以单河道为主，区域内样点平均海拔落差为 １６０．５７ ｍ，中游地貌为峡谷与宽谷交错分布，多为曲流与辫流

交替，样点间海拔落差均值为 ４．８６ ｍ，下游河道则多为宽阔河谷，河道多呈网状，样点间海拔均值最低，为
２．５０ ｍ。 巴河是尼洋河最长的支流，其流域面积占尼洋河流域总面积的 ２４％［１８］。 尼洋河流域属于高原温带

季风气候区，年平均温度为 ６．１５ ℃，年平均降水量在 ５７１．７７ ｍｍ，水资源储备丰富，相较于其他平原水体流域，
该地区具有高海拔、高紫外辐射、高寒、长日照、地形组成复杂等地域特点，且上中下游地貌特征差异显著［１９］。
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尼洋河径流主要补给来源为冰雪融水，对地下水和降水补给的依赖则相对较少［２０］。 流域两岸生境类型多样

性丰富，包括农田、水域、林地、草地、湿地、水电站等［２１—２３］。

图 １　 尼洋河水体采样点分布及门水平上物种分布

Ｆｉｇ．１　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｎｙｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｄａｒ ｃｈａｒｔ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌａ ｌｅｖｅｌ

以不同色圈表示细菌不同门类，ＡＳＶ 数量以色圈大小表示，仅显示丰度前 １６ 的细菌门类，丰富度较低的归类为 ｏｔｈｅｒｓ

１．２　 水样采集及高通量测序

在 ２０２２ 年 ８ 月对尼洋河水体细菌进行一次调查采样。 结合地理位置与生境的差异，沿着尼洋河干流河

岸每隔 ２０—３０ｋｍ 设一个样点，设置了 ２０ 个样点，在其支流巴河区段设置了 ８ 个样点，总共 ２８ 个样点，采用系

统抽样法进行水体取样。 由于巴河是尼洋河最大的支流，巴松措又是该支流内最大的冰川湖泊［２４］，所以在巴

河河段选取了 ８ 个样点进行水体样本采集，包括巴松措湖区的 ３ 个样点，其中包含 ３ 个不同深度的样本。 根

据各样点的地理位置特点，分别将 ＮＹ１—ＮＹ７ 号样点划分为尼洋河上游，ＮＹ８—ＮＹ１４ 号样点划分为尼洋河中

游，ＮＹ１５—ＮＹ２０ 号样点划分为尼洋河下游，ＢＨ１—ＢＨ８ 样点位于巴河段，其中 ＮＹ１３ 和 ＮＹ１４ 分别位于多布

水电站的上游和下游，ＢＨ１ 位于老虎嘴水电站、ＢＨ６、ＢＨ７、ＢＨ８ 分别位于巴松措湖区的入湖口、湖心、出湖口

（图 １）。 在距离河岸 １５ ｍ 处利用水体采样器采集深度约为 ５０ ｃｍ 的水体样品，在巴松措湖中心则利用水体

采样器分别采集了深度为 １０ ｍ、２０ ｍ 和 ４０ ｍ 的水体样本。 每个样点均采集水体样本 １１．５ Ｌ，避光保存在 ３
个无菌水样采集袋带回实验室。 取 １ Ｌ 的水样通过 ０．２２ μｍ 无菌水系滤膜过滤富集菌株，滤膜置于－８０℃冰

箱保存，以便用于后续 ＤＮＡ 提取。 将抽滤获得的滤膜送至深圳华大基因股份有限公司，对合格的 ＤＮＡ 样本

的 １６Ｓ Ｖ３⁃Ｖ４ 区 进 行 扩 增， 引 物 为 ３４１Ｆ （ ５′⁃ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ⁃ ３′） 和 ８０６Ｒ （ ５′⁃
ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃３′）。 通过磁珠对 ＰＣＲ 产物纯化并进行建库，对检测合格的文库在测序平台上

进行测序。

３　 １５ 期 　 　 　 母雪艳　 等：西藏典型高山河流尼洋河水体细菌多样性及群落结构 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

１．３　 数据处理与分析

通过对原始数据进行拆分、拼接后利用 Ｑｉｉｍｅ２ 的 ＤＡＤＡ２ 软件对其进行过滤分析，合并得到 ＡＳＶ（扩增子

序列变体）特征序列以及 ＡＳＶ 丰度表格，结合 ＳＩＬＶＡ Ｖ１３８ Ｑｕａｓｔ ｅｔ ａｌ． ２０１３ 数据库对细菌进行注释分析。 根

据处理后的 ＡＳＶ 数据，通过 Ｒ ４．１．２ ｖｅｇａｎ 包进行 α 多样性分析、ＰＣＯＡ 排序以及相似性分析（ＡＮＯＳＩＭ），群落

的 β 多样性分析使用 ａｄｅｓｐａｔｉａｌ 包进行计算；中性群落拟合分析（ＮＣＭ）参照 Ｃｈｅｎ 等［４］ 人的研究方法进行分

析，差异性分析使用 Ｒ ４．１．２ 进行 Ｋｒｕｓｋａｌ⁃Ｗａｌｌｉｓ 检验和 Ｗｉｌｃｏｘｏｎ 秩和检验。 Ｌｅｖｉｎｓ 生态位宽度指数计算参照

王艳红等［２５］ 进行，生态位重叠指数利用 Ｒ ４． １． ２ 中的 ＳＰＳＳ 包进行计算。 绘图使用 Ｒ ４． １． ２ 软件以及

Ａｒｃｇｉｓ １０．８软件进行。

２　 结果与分析

２．１　 尼洋河水体细菌多样性随水流动态波动

对门水平下的细菌物种进行分析，将物种数占比较少的细菌种类归类为 Ｏｔｈｅｒｓ［２６］，该部分细菌丰度在尼

洋河上游分布量较高，在各区段中分别占比为 １２．９５％、１．５９％、１．４５％、１．７９％。 基于丰度前 １４９ 的 ＡＳＶ，尼洋

河流域共获得细菌门类 １６ 个，分属于变形菌门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、拟杆菌门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ）、 蓝 藻 （ Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 浮 霉 菌 门 （ Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ ）、 厚 壁 菌 门 （ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ）、 疣 微 菌 门

（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ）、蛭弧菌 （ Ｂｄｅｌｌｏｖｉｂｒｉｏｎｏｔａ）、Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ、髌骨细菌门 （ Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ）、芽单孢菌门

（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、脱硫菌门（Ｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｔｅｒｏｔａ）、ＳＡＲ３２４
和弯曲菌门（Ｃａｍｐｙｌｏｂａｃｔｅｒｏｔａ）。 整个尼洋河水体中相对丰度最高的门类为变形菌门（３４．２５％），其在尼洋河

上游、中游、下游以及巴河区段的相对丰度占比分别为 ４６．１８％、４０．０４％、３７．４５％和 ２２．４９％；其次是放线菌门

（２７．５５％），在各分段中相对丰度占比分别为 ４．７８％、２７．０１％、２０．９５％、４４．０３％；除此之外，拟杆菌门（２５．１６％）
的相对丰度也明显高于已注释的其它细菌门类。 在尼洋河流域干流中最占优势的细菌门类均为变形菌门，但
在巴河区段的优势菌门为放线菌门，且该门所属的细菌在巴河区段形成优势种。 有趣的是，沿着水流方向放

线菌门和蓝藻门的相对丰度在干流中下降，其相对丰度在巴河区段却出现增长，菌种数明显高于尼洋河上游，
并且与拟杆菌门（沿水流方向）相对丰度变化相反。

在细菌属水平上，优势菌群类型沿河流下行方向呈现动态差异变化。 整个流域中丰富度排名前 ５ 的属是

Ｓｐｏｒｉｃｈｔｈｙａｃｅａｅ （ １２． ５２％）、 Ｐｓｅｕｄａｒｃｉｃｅｌｌａ （ １１． ０８％）、 Ｌｉｍｎｏｈａｂｉｔａｎｓ （ １０． ７６％）、 ｈｇｃｌ ＿ ｃｌａｄｅ （ ８． ９７％） 和

Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ（７．５３％）。 Ｌｉｍｎｏｈａｂｉｔａｎｓ 是尼洋河干流中丰度最高的属群，平均占比为 １３．６３％；巴河区段内丰

富度最高的属为 Ｓｐｏｒｉｃｈｔｈｙａｃｅａｅ（１４．３３％）。 有趣的是在尼洋河上游区段，Ｓｐｏｒｉｃｈｔｈｙａｃｅａｅ（（０．６２±０．１９）％）、
Ｐｓｅｕｄａｒｃｉｃｅｌｌａ（（２．６８±２．２６）％）、Ｌｉｍｎｏｈａｂｉｔａｎｓ（（２．２０±０．５２）％）以及 ｈｇｃｌ＿ｃｌａｄｅ（（１．５７±１．１４）％）的相对丰度还

处于较低水平，但到尼洋河中下游区段，上述四个属的占比明显上升，在下游区域各自占比分别增加到（７．２８±
４．６８）％、（１９．３６±８．３９）％、（２２．３５±８．３７）％和（８．６２±５．０５）％ （图 ２）；在巴河区段，Ｐｓｅｕｄａｒｃｉｃｅｌｌａ 属的相对丰度

从样点 ＢＨ２ 到 ＢＨ８ 逐渐下降，且相对丰度变化与 Ｓｐｏｒｉｃｈｔｈｙａｃｅａｅ 的相对丰度变化过程形成明显差异（图 ２）。
在尼洋河中所含的稀有种占比沿水流方向呈现逐渐下降趋势（图 ２）。 巴河区段的表层、１０ ｍ、２０ ｍ、４０ ｍ 水

体深度样本中，细菌的相对丰度以及群落结构组成在样本间无明显变化（图 ２）。 总的来说，尼洋河上游各物

种丰度差异不显著，但到尼洋河中下游以及巴河区段 Ｓｐｏｒｉｃｈｔｈｙａｃｅａｅ、Ｐｓｅｕｄａｒｃｉｃｅｌｌａ、Ｌｉｍｎｏｈａｂｉｔａｎｓ 等三类菌群

的丰度优势逐渐形成（图 ２）。
通过分析尼洋河细菌 ＡＳＶ 水平的 Ｖｅｎｎ 图发现，尼洋河细菌种群丰度随河流流向呈降低趋势，上游水体

样本的细菌 ＡＳＶ 数最高（７１７），是尼洋河中游细菌 ＡＳＶ 数（３８２）的 １．９ 倍、尼洋河下游细菌 ＡＳＶ 数（３１９）的 ２
倍，巴河区段样品（４３０）的 １．７ 倍；同时，四个水域共有的 ＡＳＶ 数为 ２２０ 个，占整个流域 ＡＳＶ 数的 ２７．３０％；尼
洋河上游特有物种最多，占上游水样全部 ＡＳＶ 的 ３４．４５％（图 ２）。

四个区域的高通量测序文库覆盖率（ｇｏｏｄ＿ｃｏｖｅｒａｇｅ）均高于 ９９．９７％，表明测序结果能够代表样品中微生
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图 ２　 尼洋河水体属水平细菌物种组成

Ｆｉｇ．２　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｔｈｅ Ｎｉｙａｎｇ Ｒｉｖｅｒ

物的真实情况。 为明确尼洋河水体细菌不同区段间细菌多样性的差异，对尼洋河四个区域水体样本中细菌的

多样性指数进行分析。 结果显示，在四个区段中 ＮＹＵ 的细菌的多样性指数香农指数（Ｈ′）、辛普森指数（Ｄ）、
Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数（Ｅ）、Ｃｈａｏ１ 指数（ＳＣｈａｏ１）以及 ＡＣＥ（Ｓａｃｅ）指数与 ＢＨ、ＮＹＭ 以及 ＮＹＤ 三个水域的多样性指数

差异显著（Ｐ＜０．０５）。 不同水域间平均 ｓｈａｎｎｏｎ 指数、平均 ＡＣＥ 指数以及平均 Ｃｈａｏ１ 指数特征一致，均表现出

尼洋河上游最高（Ｈ′＝ ４．７５±０．１８、Ｓａｃｅ ＝ ４７９．８１±４８．７５、Ｓ Ｃｈａｏ１ ＝ ４７９．２８±４８．５４），其次是尼洋河中游（Ｈ′ ＝ ３．３３±
０．２９、Ｓａｃｅ ＝ ２２２．６８±５１．９２、ＳＣｈａｏ１ ＝ ２２２．３０±５１．９３）、巴河区段（Ｈ′＝ ３．１８±０．３９、Ｓａｃｅ ＝ ２０７．３１±５７．０４、ＳＣｈａｏ１ ＝ ２０７．０２±
５７．１３），尼洋河下游多样性最低（Ｈ′＝ ２．９７±０．２６、Ｓａｃｅ ＝ １８６．７５±２４．１６、ＳＣｈａｏ１ ＝ １８６．６１±２４．１９）。 多样性指数差异

分析表明，尼洋河水体菌群多样性与流域区域密切相关，尼洋河上游 ｓｈａｎｎｏｎ 指数、ＡＣＥ 指数以及 Ｃｈａｏ１ 指数
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均显著高于尼洋河中游、下游以及巴河区段；从平均辛普森多样性指数来说，尼洋河上游细菌物种多样性最

高，沿水流方向细菌物种多样性逐渐降低，尼洋河下游物种多样性最低，尼洋河上游细菌物种多样性显著高于

其他三个水域。 四个水域内细菌的 Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数表明，尼洋河上游细菌种群分布差异不明显，中游和巴

河区段的细菌分布也相对均匀，而下游细菌菌群分布差异最为显著，表明随着尼洋河水流下行，菌群分布平衡

被打破，逐渐形成优势种群（图 ３）。

图 ３　 尼洋河水体细菌多样性指数差异

Ｆｉｇ．３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｉｎ Ｎｙａｎｇ Ｒｉｖｅｒ Ｒｉｖｅｒ ｂａｓｉｎ

ＮＹＵ：尼洋河上游；ＮＹＭ：尼洋河中游；ＮＹＤ：尼洋河下游；ＢＨ：巴河流域；ａ、ｂ 表示不同区域间物种多样性指数存在显著差异（Ｐ＜０．０５）

２．２　 不同区段细菌群落结构差异

通过基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离算法的 ＰＣｏＡ 分析检测不同水域样点细菌群落结构差异，结果显示四个水域所

属样点明显分离。 通过 ＡＮＯＳＩＭ 检验组间差异发现，不同水域细菌群落结构的组间差异显著大于组内差异

（Ｒ２ ＝Ｏ．４８７， Ｐ＜０．００１），说明实验分组设计合理（图 ４）。 尼洋河水体的 β 多样性随水流下行发生显著变化，
在四个区段中物种替换与丰富度差异的比值均大于 １，分别为 ４．１２、１．６５、３．８７、１．４６，表明尼洋河水体的域外菌

群流入替换对群落差异的贡献率均大于物种丰富度变化造成的差异，即尼洋河不同区段的菌群群落差异和物

种替换具有较大的相关性 （图 ４）。
中性群落模型（ＮＣＭ）可用于分析群落构建过程同受随机性因素相关性［２７］。 通过中性群落模型进行计

算，得到尼洋河上游、中游、下游、巴河区段以及总体细菌群落方差分别为 ８２％、７３％、６７％、８１％和 ８２％，说明

尼洋河细菌出现频率与相对丰度之间关系拟合程度较好，显示尼洋河水体细菌群落构建同随机性过程相关性

较大，这种相关性沿干流水流方向逐渐降低，而支流巴河区段细菌群落构建同随机性过程的相关性仅次于尼
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图 ４　 尼洋河水体细菌不同分段群落差异分析

Ｆｉｇ．４　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅｇｍｅｎｔｓ ｏｆ Ｎｉｙａｎｇ Ｒｉｖｅｒ

Ｗｈｏｌｅ：整个尼洋河流域

洋河上游（图 ５）。
２．３　 尼洋河水体的细菌生态位宽度及生态位重叠指数存在区域差异

尼洋河上游、中游、下游以及巴河区段的细菌生态位如图 ６ 所示，生态位宽度最大的是巴河区段（１＜Ｂ ｉ＜
１０．９４），其次是尼洋河上游（１＜Ｂ ｉ＜６．９４）和中游（１＜Ｂ ｉ＜６．９６），最小的是下游（１＜Ｂ ｉ＜５．９６），表明在巴河区段细

菌能利用的资源最多，下游细菌能利用的资源最少。 尼洋河上游生态位宽度低于 ２ 的细菌物种占比最多，说
明该区段细菌对环境资源的利用存在较强选择性，适应环境的能力相对较弱。 计算四个区段内细菌生态位宽

度平均值显示，巴河区段的生态位宽度最高，其次是尼洋河上游和中游，而下游的生态位宽度均值最低，表明

巴河区段的细菌对环境资源的利用度以及生境适应性更高。
生态位重叠指数可反映细菌物种间对特定维度资源的利用状况以及种间竞争的程度［２４， ２８］。 通过生态位

重叠指数分析，显示尼洋河水体细菌优势种间竞争激烈。 尼洋河各区段优势种生态位重叠值如图 ７ 所示，上
游优势种生态位变化区间为 ［ ０． １６， ０． ９８］，在 ４５ 组优势种种间比对中，生态位重叠值最大的是 ｆ ＿
Ｓｐｏｒｉｃｈｔｈｙａｃｅａｅ 与 Ｓｐｏｒｉｃｈｔｈｙａｃｅａｅ ＿ ｈｇｃＩ （ ０． ９７６），最小的是 Ｌｉｍｎｏｈａｂｉｔａｎｓ ＿ ｓｐ． 和 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ ＿ Ｎａｎｏｐｅｌａｇｉｃｕｓ
（０．１６４）。 生态位重叠值 Ｑｉｋ ＜０．３ 的有 ２ 对，是 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎａｎｏｐｅｌａｇｉｃｕｓ 和 Ｐｓｅｕｄａｒｃｉｃｅｌｌａ＿ｓｐ．（Ｑｉｋ ＝ ０．２４７），
Ｌｉｍｎｏｈａｂｉｔａｎｓ＿ｓｐ．和 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎａｎｏｐｅｌａｇｉｃｕｓ（Ｑｉｋ ＝ ０．１６４），说明这些物种间存在轻度竞争；０．３≤Ｑｉｋ≤０．６ 的

种对有 ８ 对，占总对数的 １７．７８％，说明这些细菌物种间存在中度竞争；Ｑｉｋ＞０．６ 的种对有 ３４ 对，占总对数的

７７．７８％，说明这些细菌物种间竞争剧烈。 尼洋河中游优势种生态位重叠指数范围为 ０． ２６８—０．９９９，其中

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿ Ｐｌａｎｋｔｏｐｈｉｌａ 和 Ｓｐｏｒｉｃｈｔｈｙａｃｅａｅ ＿ ｈｇｃＩ 的 重 叠 指 数 最 高 （ ０． ９９８ ）， Ｌｉｍｎｏｈａｂｉｔａｎｓ ＿ ｓｐ． 和 ｆ ＿
Ｉｌｕｍａｔｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ 的生态位重叠值最低（０．２６８）；Ｑｉｋ＞０．６ 的种对有 ３４ 对，占总对数的 ７５．５６％，表明尼洋河上

游这多数细菌物种间存在较大的种间竞争。 尼洋河下游优势种生态位重叠指数范围为 ０．５７５—０．９９８，生态位

重叠值最高的为 ｆ＿ Ｉｌｕｍａｔｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ 和 ｆ＿Ｓｐｏｒｉｃｈｔｈｙａｃｅａｅ（０． ９９８），重叠值最低的为 Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ ｓｐ．和
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎａｎｏｐｅｌａｇｉｃｕｓ（０．５７５），生态位重叠值在 ０．３≤Ｑｉｋ≤０．６ 的种对有 ２ 对，占总对数的 ４．４４％，９５．５６％
的物种种对 Ｑｉｋ值大于 ０．６，且 Ｑｉｋ＞０．８ 的种对有 ２９ 对，说明在尼洋河下游区段优势种间对同一环境资源的竞
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图 ５　 随机过程对尼洋河流域水体细菌的影响

Ｆｉｇ．５　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ Ｎｉｙａｎｇ Ｒｉｖｅｒ

蓝色实线表示中性模型最佳拟合曲线，蓝色虚线表示 ９５％置信区间；出现频率高于模型预测的 ＡＳＶ 用蓝色标注，出现频率低于模型预测的

用红色标注；Ｒｓｑｒ 表示 Ｒ２；Ｎｍ 表示群落中物种扩散能力

争激烈；巴河区段优势种生态位重叠值 Ｑｉｋ范围为 ０．２５４—０．９９４，其中 Ｑｉｋ＜０．３ 的有 ５ 对，占总对数的 １１．１１％，
０．３≤Ｑｉｋ≤０．６ 的种对数有 １５ 对，占总对数的 ３３．３３％，重叠值 Ｑｉｋ ＞０．６ 的对数有 ２５ 对，占总对数的 ５５．５６％。
平均生态位重叠值尼洋河下游（０．８３２）＞尼洋河中游（０．７５８）＞尼洋河上游（０．５７０），说明生态位重叠值沿水流

方向逐渐增加，优势种种间竞争逐渐加剧；巴河区段平均生态位重叠值（０．６２３）最低，说明该区域优势种种间

竞争最小。

３　 讨论

３．１　 尼洋河流域细菌多样性变化

细菌在淡水系统中具有推动河流生态系统物质循环和能量流动的关键作用，是调节水质、维持河流生态

系统平衡的重要因素，细菌群落对外界水环境变化极为敏感，是评价水体污染程度的指示生物［２９， ３０］。 尼洋河

是西藏境内的一条典型的高山河流，所处的地质地理环境和气候条件独特，但是同全球其它多数水生生态系
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图 ６　 尼洋河各分段细菌生态位宽度

　 Ｆｉｇ．６　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｎｉｃｈｅ ｂｒｅａｄｔｈ ｉｎ ｅａｃｈ ｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ

Ｎｉｙａｎｇ Ｒｉｖｅｒ

图中小提琴图样宽度表示数据密度，宽度越大表示该生态位宽度

内细菌数量越多，图形的尾部代表细菌生态位宽度的最高点及最

低点

统相似，变形菌门是其水体细菌中丰富度（３４．２７％）最
高的门类，变形菌门含有的细菌物种以及其功能都极为

丰富，广泛参与碳、氮以及硫的全球循环，具有多样的代

谢途径，广泛分布于全球的水生态系统中［３１］，说明尼洋

河水体环境及其物质循环规律同大多数水生生态系统

存在一定的相似性。 尼洋河水体中放线菌门丰度仅次

于变形菌门。 太阳紫外辐射对各种水体微生物具有毒

害作用，且细菌更易受到紫外线伤害［３２］，放线菌具有较

高的 Ｇ＋Ｃ 含量，色素沉着以及产生孢子等可以帮助放

线菌抵抗高强度紫外线辐射带来的伤害［３３］。 巴河区段

蓝细菌门出现明显增长，蓝细菌一般出现在 Ｎ、Ｐ 含量

较丰富的水体中，有研究指出巴松措水体已富营养化，
较长的水力滞留时间使营养物质在此处得以富集，资源

供应充足，区域内细菌种间竞争减弱［３４］。
放线菌门细菌自身较小的体型和细胞壁结构使得

放线菌更不易被捕食，沿水流方向会逐渐形成以放线菌

为主的细菌群落［３５］。 而本研究发现尼洋河水体放线菌

门细菌同前人报道过的分布规律存在一定差异，表现为

支流巴河区段明显高于尼洋河干流，且干流中放线菌门

的丰度呈中游（ＮＹＭ） ＞下游（ＮＹＤ） ＞上游（ＮＹＵ）的变

化规律。 至于为什么出现这种差异，可能与支流巴河有巴松措景区和老虎嘴水电站、中游有多布水电站等因

素相关。
尼洋河水体中优势种分别为 Ｓｐｏｒｉｃｈｔｈｙａｃｅａｅ＿ｓｐ．、Ｐｓｅｕｄａｒｃｉｃｅｌｌａ＿ｓｐ．、Ｌｉｍｎｏｈａｂｉｔａｎｓ＿ｓｐ．、Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｓｐ．、

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｐｌａｎｋｔｏｐｈｉｌａ、Ｒｈｏｄｏｆｅｒａｘ＿ｓｐ．、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎａｎｏｐｅｌａｇｉｃｕｓ、ｆ⁃Ｉｌｕｍａｔｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ、ｈｇｃＩ＿ｓｐ．、Ｌｉｍｎｏｈａｂｉｔａｎｓ
＿ｓｐ．。 尼洋河径流主要依靠冰川融水供给，极端高寒使得当地细菌的研究存在空缺，此外当支流汇入干流时

其内携带的细菌物种也一同汇入干流，这可能是尼洋河水体细菌多为未知种的原因。 这些未知种在尼洋河中

成为优势种的原因可能是由于其进化出适应逆境的生存策略。 Ｓｐｏｒｉｃｈｔｈｙａｃｅａｅ＿ｓｐ．、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿ｐｌａｎｋｔｏｐｈｉｌａ、
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿ｎａｎｏｐｅｌａｇｉｃｕｓ、ｈｇｃＩ＿ｓｐ．均属于放线菌门的孢鱼菌科，能够依靠降解水体中的颗粒有机物进行生长，
可通过形状变化策略等方式躲避捕食，应对不利条件，因此对环境变化有较好的适应能力［３６， ３７］。 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿
ｐｌａｎｋｔｏｐｈｉｌａ、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿ｎａｎｏｐｅｌａｇｉｃｕｓ、ｈｇｃＩ＿ｓｐ．属于放线菌门 ｈｇｃＩ 这一分支，能够利用水体中低浓度有机碳、
具有通过放线紫红质利用阳光的潜在能力，并且对低氧环境具有耐受性，同时具有自养和异养两种方式使得

其在开阔水域具有生存优势［３３， ３６， ３８］。 Ｐｓｅｕｄａｒｃｉｃｅｌｌａ 最初由 Ｋäｍｐｆｅｒ 等人从医用水蛭皮肤上发现，大多数物种

能够降解纤维素［３９］。 栖湖菌属的两个未知种在尼洋河流域成为优势种可能与其能够利用藻类及藻类衍生物

充当唯一碳源进行生长，极强的环境适应性和营养竞争能力有关［４０， ４１］。 Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｓｐ．属于具有反硝化功

能的一类细菌，在氮转化过程中起重要作用，该属细菌具有较强的溶藻作用，分解有机物质进行生长［４２， ４３］。
Ｉｌｕｍａｔｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ 分布于海洋、湖泊、河口浅滩、沙漠等地［４４—４６］，酸微菌均能进行异养生长，具有较强适应

性［４６］。 有研究指出，Ｒｈｏｄｏｆｅｒａｘ＿ｓｐ．在低温环境中有较强生命力，具有反硝化能力［４７］。 后续探究尼洋河流域

细菌群落结构的影响因素，需要结合本次发现的细菌多样性及群落结构特征，侧重于对该地区河流汇流、环境

因子以及当地太阳辐射量等因素进行解析，此外大量未知种的发现为青藏高原远古细菌多样性研究以及开发

相关生物功能提供了可能。
３．２　 尼洋河流域细菌群落结构变化

通过中性群落拟合分析发现，尼洋河水体细菌群落的构建由随机性过程主导，这与 Ｚｈａｏ 等［４８］ 得到的结
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图 ７　 尼洋河细菌优势种种间竞争程度

Ｆｉｇ．７　 Ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｎｉｙａｎｇ Ｒｉｖｅｒ

图中两个优势种的生态位重叠值越高颜色越接近于深蓝色，生态位重叠值越低颜色越接近于红色

论一致。 丰水期河流径流量大，河道及海拔落差等因素导致河流流速大，细菌群落迁移能力较强［２３， ４９］。 这可

能是沿水流方向尼洋河细菌群落构建与随机过程相关性逐渐降低，但总体上仍呈现由随机过程主导的主要原

因。 同整个河流相比，尼洋河上游的细菌群落的构建更多与随机性因素相关。 这可能是由于尼洋河上游样点

间海拔落差变化明显高于其他区域，且为单河道，河水流动性强，细菌群落较强的迁移能力等因造成［２３］。 巴

河区段的细菌群落迁移能力在整个流域中最低，但该区域细菌群落构建与随机因素相关性仅次于尼洋河上

游，其原因可能是由于在巴河区段存在水电站，且有一巨大冰川堰塞湖，二者的蓄水作用使得该处水位较深，
加之河道逐渐变宽，水流速度减缓，一定程度上降低了细菌群落的迁移能力［４９， ５０］。 尼洋河下游表现出较强的

种群迁移率，随机性过程占比最低，可能是由于研究时间处于丰水期，河流整体径流量较大，使得细菌群落扩

散能力增强，但在尼洋河下游存在大型湿地，湿地对水体中的营养物质的滤过作用在一定情况下增强了确定

性过程对尼洋河下游细菌群落构建的影响［５１］。
尼洋河各区段水体细菌群落结构差异明显，ＰＣＯＡ 分析结果可以将各流域明显区分开，但是分属于巴河

区段的 ＢＨ２、ＢＨ３ 样点与巴河区段其他样点水体细菌群落结构差异较大。 ＢＨ３ 位于支流朱拉曲以及朱拉曲

与巴河交汇处，支流与干流由于存在环境差异以及输入到水体中的各种微生物源、物质的差异，水环境受到影

响，直接或间接影响到细菌群落结构组成。

０１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　
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４　 结论

本研究探讨了典型高山河流尼洋河水体细菌多样性及群落结构。 结果显示，尼洋河水体细菌资源丰富，
变形菌门、放线菌门、拟杆菌门、蓝藻、浮霉菌门为尼洋河水体细菌主要门类，变形菌门为尼洋河干流丰度最高

门类，放线菌门为支流巴河区段丰度最高的门类。 尼洋河优势种多为未知种，分别为 Ｓｐｏｒｉｃｈｔｈｙａｃｅａｅ＿ｓｐ．、
Ｐｓｅｕｄａｒｃｉｃｅｌｌａ＿ｓｐ．、Ｌｉｍｎｏｈａｂｉｔａｎｓ＿ｓｐ．、Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｓｐ．、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｐｌａｎｋｔｏｐｈｉｌａ、Ｒｈｏｄｏｆｅｒａｘ＿ｓｐ．、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿
Ｎａｎｏｐｅｌａｇｉｃｕｓ、ｆ－Ｉｌｕｍａｔｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ、ｈｇｃＩ＿ｓｐ．、Ｌｉｍｎｏｈａｂｉｔａｎｓ＿ｓｐ． 。 尼洋河水体细菌群落的构建由随机性过程主

导，总体来说细菌丰富度差异和物种替换对细菌菌群差异的贡献的相同，但不同分段的菌群差异主要与物种

替换相关。 巴松措流域水体有富营养化趋势，应加强水质监管。
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