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摘  要：【背景】细菌是湖泊生态系统中的主要驱动者，其群落结构会对湖泊的环境变化产生高度

响应。班公湖地区特殊的地理位置和高海拔环境造就了其独特的微生物生态系统，目前鲜见对班

公湖细菌的研究。【目的】探究班公湖水体细菌多样性和群落分布格局，于 2023 年 9 月对阿里地

区班公湖东岸、西岸、湖心、湖底 4 个区域共计 20 个样点进行采样。【方法】基于 16S rRNA 基因

高通量测序技术进行样品分析，通过 α 多样性分析认识细菌群落之间的差异，利用 Spearman 相关

系数衡量班公湖水体理化因子与 α 多样性指数之间的相关性。【结果】共得到 14 886 条 OTU，已

注释的 OTU 分别属于 47 门 470 属。班公湖水体细菌群落主要由变形菌门(Proteobacteria)、放线菌

门(Actinomycetota)、拟杆菌门(Bacteroidota)和疣微菌门(Verrucomicrobiota)组成。α 多样性指数分

析显示，班公湖水体细菌群落多样性和丰富度均较高，群落结构较为复杂。Spearman 相关系数表

明，总磷(total phosphorus, TP)与电导率(electric conductivity, EC)是影响班公湖水体细菌的主要环境

因子。【结论】阐明了班公湖水体细菌群落多样性和分布格局，并揭示了水体理化因子对细菌群落

的影响，为未来班公湖的收缩或扩张变化后的水体细菌群落动态研究提供参考依据。 
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Diversity and distribution patterns of bacteria in Bangong Lake 
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GUO Xiaofang* 

School of Ecology and Environment, Tibet University, Lhasa 850000, Xizang, China 
 
Abstract: [Background] Bacteria are the main drivers in lake ecosystems, and their community 
structure is highly responsive to the environmental changes in the lake. The special geographical 
location and high altitude environment of Bangong Lake have shaped a unique microbial 
ecosystem. However, little is known about the bacteria in this lake. [Objective] To explore the 
bacterial diversity and distribution pattern in Bangong Lake in the Ali region, we collected 
samples at 20 sites in the east bank, west bank, center, and bottom of this lake in September 
2023. [Methods] The 16S rDNA high-throughput sequencing was performed for the samples, 
and the α diversity of the microorganisms was measured. The Spearman’s correlation analysis 
was conducted between the physicochemical properties of water and the α diversity of 
microorganisms. [Results] A total of 14 886 operational taxonomic units (OTUs) were yielded, 
indicating 470 genera of 47 phyla. The bacterial community in Bangong Lake was mainly 
composed of Proteobacteria, Actinomycetota, Bacteroidota, and Verrucomicrobiota. The 
community had high diversity and richness, with a complex structure. The Spearman correlation 
coefficient indicated that total phosphorus and electrical conductivity were the main 
environmental factors affecting the bacteria in Bangong Lake. [Conclusion] This paper clarifies 
the diversity and distribution pattern of bacteria in Bangong Lake and reveals the water 
physicochemical factors influencing the bacterial community. The findings provide a reference 
for studying the dynamics of bacteria after the narrowing or expansion of Bangong Lake in the 
future. 
Keywords: plateau lakes; Bangong Lake; bacteria; diversity; community structure 
 
 

青藏高原位于我国西南部[1]，是亚洲内陆高

原，是中国最大、世界海拔最高的高原，被称为

“世界屋脊”。青藏高原共有 1 055 个湖泊[2]，合计

面积 41 831.7 km2，分别占全国湖泊总数量和总

面积的 39.2%和 51.4%，是湖泊数量最多、面积

最大的湖区[3-5]。青藏高原湖泊主要以高盐度湖

泊和季节性或常年冰盖的层状湖泊为主，具有

出现 /消失和扩张 /收缩的特征，是气候变化的

敏感指标。青藏高原一般海拔在 3 000–5 000 m
之间，平均海拔 4 000 m，为东亚、东南亚和南

亚许多大河流发源地[6]；高原上湖泊众多，班

公湖、纳木措、青海湖等湖泊是地球表层水圈

重要组成部分，也是地球五大圈循环和交流的

纽带，同时又作为载体和媒介参与生物圈的物

质能量循环[7]。湖泊能够真实反映动物和人类

活动的信息，是其周边流域各种物质的集合点

和储存库，湖泊对周边气候变化敏感，是揭示

全球气候变化与区域响应的重要信息载体[8-11]。 

班公湖，又称措木昂拉仁波，位于西藏自

治区阿里地区日土县城西北约 12 km 处，呈东

西走向，全湖面积为 604 km2，其中中国境内为

413 km2，约占 68.5%，海拔 4 242 m，西部为
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咸水湖，东部为淡水湖；湖身东西长达 155 km，

南北窄，最窄处约 40 m。面积 604 km2，最深

达 41.3 m；湖水清澈，透明度可达 3–4 m；每

年结冰期 6 个月[12-14]。 
班公湖狭长的湖体造就了独特的景观效

果。汇入班公湖的两条最大支流麻嘎藏布和多

玛曲都位于湖体的东段，淡水来源充分，补给量

大于蒸发量，湖水的含盐量维持在 0.75 g/L 以内，

使湖体东段为淡水湖；而中段和西段淡水补给

量锐减，加之中段湖体最窄处只有 100–150 m 宽，

湖水在东西方向上的交替不畅，东部淡水很难

持续向西补充，使西部湖水蒸发量大于补给量，

湖水的含盐量从中部向西部增加至近 20 g/L，

变成咸水湖[15]。 
细菌是生态系统中的重要组成部分，湖泊

中的微生物多来自土壤、污水、空气及动植物

尸体等，特别是土壤中的微生物，常常随着土

壤被雨水冲刷进入河流、湖泊中[16]。来自土壤

中的微生物，一部分生活在营养稀薄的水中，

一部分附着在悬浮于水中的有机物上，一部分

随着泥沙或较大的有机残体沉淀到水底淤泥

中，成为水体中的栖息者，另外也有很多微生

物因为不能适应水体环境而死亡；因此，水体

中微生物的种类和数量往往要比土壤中的少很

多；青藏高原整体区域的气候和地形差异较大、

地区人口稀少，湖泊的自然条件保持较好[17]，

较少受到人类活动的影响，是研究微生物多样

性的天然实验室和理想场所。 
青藏高原地区独特的地理位置及自然生

境，使得该地区湖泊也蕴含着特殊的微生物资

源，但高原湖泊生态系统由于极易受到外界的

影响，其中的微生物群落组成也易随之发生更

替。湖泊水体细菌对于湖泊生态系统的变化具

有响应的规律，开展高原湖泊水体细菌群落多

样性的研究，不仅能够为极端环境下特殊细菌

资源的开发利用提供理论参考，还能够为高原

湖泊生态系统的保护提供理论依据。 
目前，对青藏高原湖泊细菌的研究已经广

泛开展。张佩莲等[18]以青藏高原 12 个不同盐度

的湖泊作为研究对象，表明了水体溶解有机质

(dissolved organic matter, DOM)组成对湖泊细

菌群落的显著影响，为青藏高原湖泊微生物与

DOM 相互作用机制研究提供了新的见解。王丹

丹等[19]研究了青藏高原东北部湖泊的细菌群落

结构的季节性差异。孟华旦尚等[20]的研究阐明

了纳木错浮游细菌群落组成和功能及其与环

境因子的相互关系。但是鲜见关于班公湖水体细

菌的相关性研究。探究班公湖细菌群落多样性、

分布格局及其对环境变化的响应情况对于阐释

青藏高原湖泊细菌-环境互作机制有关键作用。 
基于以上现状，本研究以班公湖的水体细

菌作为研究对象，于 2023 年 9 月在班公湖进行

水体样本采集，采用 16S rRNA 基因高通量测

序分析，结合水体理化因子信息，对水体的菌

落组成、优势菌种进行分析，讨论水体细菌与

水体理化因子之间的相应关系[21-22]。旨在进一

步阐明班公湖水体理化因子对细菌的影响，为

未来优化班公湖水体环境、保护班公湖水体生

态系统提供基础理论支持。 

1  材料与方法 
1.1  样品 

本次实验的样点设置在班公湖东侧大湖面

区域。根据班公湖东部湖区所处的地理位置、

环境特征和水文特征共设置 20 个样点，将其分

为 4 个区域，其中 10 个沿岸样点分为东岸(DA)、
西岸(XA)两个区域，其余 10 个样点分为湖心

(HX)样点区域和湖心底层(HD)样点区域，采样

点基本信息如表 1 所示。通过全球定位系统确

定各个样点的经纬度。根据当地地理条件，沿 
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表 1  班公湖水体采样样点信息 
Table 1  Information of water collection points in Bangong Lake 
样点编号 
Sample 

经度 
Longitude 

纬度 
Latitude 

生境概况 
Habitat profile 

所属区域 
Region 

B1 79°43′47″E 33°36′4″N 河流交汇处(水草多) 
River confluence (many aquatic plants) 

西岸 XA 

B2 79°55′19″E 33°34′2″N 东侧沿岸(鸟类多) East coast (many birds) 东岸 DA 
B3 79°54′9″E 33°30′15″N 东侧沿岸 East coast 东岸 DA 
B4 79°48′36″E 33°26′57″N 景区入口 Entrance to the scenic spot 东岸 DA 
B5 79°45′25″E 33°28′43″N 河流交汇处 River confluence 西岸 XA 
B6 79°42′46″E 33°34′14″N 湖心表层 The surface layer of the middle of the lake 湖心 HX 
B7 79°44′23″E 33°32′57″N 湖心表层 The surface layer of the middle of the lake 湖心 HX 
B8 79°46′11″E 33°31′20″N 湖心表层 The surface layer of the middle of the lake 湖心 HX 
B9 79°48′53″E 33°30′18″N 湖心表层 The surface layer of the middle of the lake 湖心 HX 
B10 79°51′47″E 33°32′18″N 湖心表层 The surface layer of the middle of the lake 湖心 HX 
B11 79°51′51″E 33°28′2″N 东侧沿岸 East coast 东岸 DA 
B12 79°43′2″E 33°31′53″N 西侧沿岸 West coast 西岸 XA 
B13 79°41′19″E 33°35′18″N 湖心岛 Mid-lake island 西岸 XA 
B14 79°46′13″E 33°33′32″N 鸥江村沿岸 Along the banks of Oujiang Village 西岸 XA 
B15 79°52′7″E 33°34′32″N 东侧沿岸靠近道路 The east coast is close to the road 东岸 DA 
B16 79°42′46″E 33°34′14″N B6 点底层(约 32 m) 

Ground floor at point B6 (approx. 32 m) 
湖底 HD 

B17 79°44′23″E 33°32′57″N B7 点底层(约 34 m) 
Ground floor at point B7 (approx. 34 m) 

湖底 HD 

B18 79°46′11″E 33°31′20″N B8 点底层(约 35 m) 
Ground floor at point B8 (approx. 35 m) 

湖底 HD 

B19 79°48′53″E 33°30′18″N B9 点底层(约 35 m) 
Ground floor at point B9 (approx. 35 m) 

湖底 HD 

B20 79°51′47″E 33°32′18″N B10 点底层(约 33 m) 
Ground floor at point B10 (approx. 33m) 

湖底 HD 

 
岸样点均在离岸约 15 m 处使用无菌采样器采集

表层水，采样深度约为 50 cm，湖心区域表层水

使用无菌采样器距水面 50 cm 进行采集[23-25]。深

层水使用无菌深层采样器采集，底层水约在

32–35 m 内采集。每个样点采集 3 份水样，每

份 5 L。将采集的水样保存在 4 ℃的条件下带回

实验室，1 份水样用于理化因子的室内测定，1 份

水样使用 0.22 μm 的混合纤维素滤膜过滤，每个

样点水样过滤 8 张滤膜，每张滤膜过滤 500 mL
水样，6 张滤膜送至诺禾致源测序公司进行高

通量测序，2 张留存于−80 ℃冰箱中保藏备用。 

1.2  主要试剂和仪器 
Phusion® High-Fidelity PCR Master Mix，

New England Biolabs 公司。便携式多参数水质

测试仪、便携式 DO/BOD 仪，HANNA 公司。 

1.3  水体理化因子的测定 
水体理化因子测定采取两种方法，一是进

行实地现场检测，采用便携式多参数水质测试

仪现场测定水温(temperature)、酸碱度(pH)、电

导率(electric conductivity, EC)、盐度(salinity)和
总溶解固体量(total dissolved salt, TDS)，通过便携

式 DO/BOD 仪现场测定生化需氧量(biochemical 
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oxygen demand, BOD)和溶解氧(dissolved oxygen, 
DO)。其他指标，如总磷(total phosphorus, TP)
和铵态氮(ammonia nitrogen, NH4

+-N)等，送水样

至西藏博远科技环境检测有限责任公司进行实

验室测定，TP 的测定采用钼酸铵分光光度法，

NH4
+-N 用纳氏试剂分光光度法测定[26]。 

1.4  DNA 提取与高通量测序 
采用 SDS 法提取班公湖水体细菌基因组

DNA，用 1%琼脂糖凝胶检测 DNA 的浓度和纯

度。对 16S rRNA 基因的 V4 高突变区片段进行

PCR 扩增。引物为 806R (5′-GGACTACHVGGG 
TWTCTAAT-3′)和 515F (5′-GTGCCAGCMGCC 
GCGGTAA-3′)。 

所有 PCR 反应均使用 15 µL Phusion® 
High-Fidelity PCR Master Mix 进行。PCR 反应

条件：98 ℃ 1 min；98 ℃ 10 s，50 ℃ 30 s，72 ℃ 
30 s，30 次循环；72 ℃ 5 min。PCR 产物使用 2%
琼脂糖凝胶进行电泳检测；对检测合格的 PCR 产

物进行磁珠纯化，采用酶标定量，根据 PCR 产物

浓度进行等量混样，充分混匀后使用 2%的琼脂

糖凝胶电泳检测 PCR 产物，并回收目的条带[27-30]。 

1.5  数据处理 
截去 Barcode 和引物序列后，使用 FLASH

对每个样本的 reads 进行拼接，得到的拼接序列

为原始 tags (raw tags)数据。随后使用 Cutadapt
软件匹配反向引物序列并剪切掉余下的序列，

以防止其对后续分析造成干扰。使用 fastp 软件

(v0.23.1)对拼接得到的 raw tags 经过严格的过

滤处理得到高质量的 tags 数据。经过以上处理

后得到的 tags 需要进行去除嵌合体序列的处理，

tags 序列通过与 Silva 物种注释数据库进行比对

检测嵌合体序列，并最终去除其中的嵌合体序

列，得到最终的有效数据(effective tags)。利用

UPARSE 算法对所有样本的全部 effective tags
进行聚类，默认以 97%的一致性将序列聚类成

OTU，同时会选取 OTU 的代表性序列，依据其算

法原则，筛选的是 OTU 中出现频数最高的序列作

为 OTU 的代表序列，用于后续的物种注释[31-33]。 
使用 SPSS 进行理化因子的单因素方差分

析，使用 QIIME 计算 Simpson、Shannon、Chao1
和 ACE 等 α 多样性指数，使用 R 语言程序(v4.0.2)
进行物种累计箱线图分析、非度量多维度尺度

(non-metric multidimensional scaling, NMDS)分
析、unweighted pair-group method with arithmetic 
means (UPGMA)聚类分析、主坐标分析(principal 
coordinate analysis, PCoA)、Adonis 显著性检验、

细菌丰度分析和 Venn 图的制作。使用 QIIME 
(v1.9.1)进行物种多样性稀释曲线分析，使用

Origin 2022 Pro 进行细菌 α 多样性指数与环境

因子相关性 Spearman 分析。 

2  结果与分析 
2.1  班公湖水体主要理化参数 
2.1.1  班公湖各样点水体理化因子分析 

班公湖水体各样点现场自测理化因子数据

见表 2，整体湖面的 pH 在 8.54–9.75 之间，基

本呈弱碱性，pH 最低点在 B1，pH 最高点在

B5 点，2 个样点均位于河流交汇处，大部分样

点间存在显著差异。就水体温度而言，B4 样点

和 B19 样点的差异最大，2 个样点的温差为

8.8 ℃，其余样点也存在明显差异。DO 和 BOD
这两项的变化趋势基本相同，其中 B18 样点和

B15 样点相差最大。EC、盐度和 TDS 这 3 个理

化参数的变化趋势趋于一致，最低点均为 B5
样点，最高点均为 B15 样点，这 2 个样点之间

相差最大，其他样点间也具有显著差异。TP 无

显著差异，最高值为样点 B10 (0.060 mg/L)，平

均值为 0.033 mg/L；氨氮(NH4
+-N)各样点间具

有显著差异，其中最高值为 B15 (0.155 mg/L)，
最低值为 B19 (0.027 mg/L)。 
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表 2  班公湖各样点水体理化因子 
Table 2  Physicochemical factors of various water bodies in Bangong Lake  
Sample pH Temperature 

(℃) 
Biochemical 
oxygen demand 
(BOD)  
(mg/L) 

Dissolved 
oxygen 
(DO) 
(mg/L) 

Salinity 
(mg/L) 

Total dissolved 
salt (TDS) 
(mg/L) 

Electric 
conductivity 
(EC) 
(mS/cm) 

Total 
phosphorus 
(TP)  
(mg/L) 

NH4+-N 
(mg/L) 

B1 8.54i 10.6ij 1.95efghi 1.90efg 267e 399f 565f 0.04abc 0.084g 
B2 8.86def 14.7efg 2.07cde 2.16bc 519bc 750bcd 1 053bcd 0.02bc 0.063h 
B3 8.85defg 15.4bc 2.11cde 1.97cde 525b 766bc 1 076bc 0.03bc 0.060hi 
B4 8.81efgh 17.3a 2.34b 2.27b 515bc 756bcd 1 065bcd 0.02c 0.101f 
B5 9.75a 15.6b 1.87ghij 1.89efg 136f 204g 284g 0.03bc 0.110ef 
B6 8.78fgh 15.0cdefg 2.04cdefg 1.98cde 518bc 744bcd 1 048bcd 0.02c 0.078g 
B7 8.81defg 15.3bcdef 1.99defgh 1.98cde 509bc 742cd 1 052bcd 0.02c 0.054hij 
B8 8.90de 14.8fg 2.29b 2.36b 522b 758bcd 1 064bc 0.03bc 0.104ef 
B9 8.91d 15.0defg 2.23bc 2.20bc 502c 724d 1 014d 0.05ab 0.113e 
B10 8.86def 15.2bcdefg 1.90fghij 1.85def 527b 750bcd 1 078bc 0.06a 0.0501ij 
B11 8.84def 15.4bcd 2.12cdef 2.11bcd 527b 764bc 1 071bc 0.03bc 0.054b 
B12 8.83defg 15.3bcde 2.03defgh 2.02cde 505bc 741cd 1 054cd 0.02c 0.084a 
B13 8.90d 14.8g 1.68j 1.71g 507bc 744bcd 1 035cd 0.03bc 0.104ef 
B14 9.14c 12.7h 1.75ij 1.75g 339d 499e 706e 0.03bc 0.045j 
B15 9.30b 12.9h 2.69a 2.88a 608a 878a 1 254a 0.04abc 0.155c 
B16 8.75h 10.5i 2.03defgh 2.02cde 511bc 756bcd 1 077bc 0.04abc 0.054hij 
B17 8.85fgh 10.5j 2.44bcd 2.30bcde 518bc 758bcd 1 074bc 0.04abc 0.0501ij 
B18 8.86de 9.7k 1.25k 1.29h 504bc 751bcd 1 061bc 0.03bc 0.128d 
B19 8.90de 8.5m 1.84hij 1.77fg 519bc 774b 1 090b 0.05ab 0.027k 
B20 8.74gh 9.2l 1.35k 1.33h 530b 779b 1 095b 0.03bc 0.107ef 

不同小写字母标注的数据表明存在显著差异(P<0.05)。下同。 
Data marked with different lowercase letters indicate significant difference (P<0.05). The same below. 

 
2.1.2  班公湖各区域水体理化因子分析 

根据班公湖各区域水体理化因子(表 3)来
看，将班公湖 20 个样点分为 4 个区域，4 个区

域的 pH 值之间西岸(XA)区域的 pH 值明显高于

湖心(HX)和湖底(HD)；就温度来看，湖底(HD)
的平均温度相较于湖面的平均温度低约 5 ℃，湖

底(HD)温度明显低于其他 3 个区域；BOD 数

据显示，东岸(DA)和湖心(HX)明显高于西岸

(XA)和湖底(HD)；东岸(DA) DO 值最高，其次

为湖心(HX)区域，西岸(XA)和湖底(HD)区域的

DO 值最低；盐度、总溶解固体量和电导率数据

表明，西岸(XA)这 3 种理化指标明显低于其他

3 个区域；TP 和 NH4
+-N 在各个区域间无显著

差异。 

2.2  班公湖水体细菌物种组成 
2.2.1  班公湖各样点水体细菌物种组成 

根据高通量测序报告结果，选取每个样点

在门和属水平上最大丰度排名前 10 的物种，并

将其余合并为 others，绘制出各样点对应的物

种注释结果在不同分类层级上的相对丰度柱形

图。图 1 可发现班公湖各样点水体细菌丰度仍

存在差异，其中变形菌门(Proteobacteria)在各 
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表 3  班公湖各区域水体理化因子 
Table 3  Physicochemical factors of regional water bodies in Bangong Lake 
Item 西岸 XA 东岸 DA 湖心 HX 湖底 HD 
pH 9.032a 8.932ab 8.852b 8.820b 
Temperature (℃) 13.800b 15.140a 15.060a 9.680c 
Biochemical oxygen demand (BOD) (mg/L) 1.856b 2.266a 2.090a 1.782b 
Dissolved oxygen (DO) (mg/L) 1.854c 2.278a 2.074b 1.742c 
Salinity (mg/L) 350.8b 538.8a 515.6a 516.4a 
Total dissolved salt (TDS) (mg/L) 517.4b 782.8a 743.6a 763.6a 
Electric conductivity (EC) (mS/cm) 728.8b 1 103.8a 1 051.2a 1 079.4a 
Total phosphorus (TP) (mg/L) 0.030a 0.028a 0.036a 0.038a 
NH4+-N (mg/L) 0.085 4a 0.086 6a 0.080 0a 0.073 4a 

 

 
 
图 1  班公湖各样点水体细菌门水平(A)和属水平(B)柱状堆积图 
Figure 1  Column accumulation diagram of bacterial phylum level (A) and genus level (B) in various points in 
Bangong Lake.  
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样点中均占有显著优势。但是从总体来看在门

水平上丰度最高的为变形菌门(Proteobacteria, 
68.41%) ，其次 为放线菌 门 (Actinomycetota, 
12.82%)；拟杆菌门(Bacteroidota, 9.09%)和疣微

菌门(Verrucomicrobiota, 3.47%)，其余门类约占

总体的 0.32% (图 1A)，前 4 种占比均大于总体

的 3%，所以认定变形菌门、放线菌门、拟杆

菌门和疣微菌门为班公湖水域在门水平上的

优势菌种。 
在属水平的柱状堆积图中可以发现，不动

杆菌属(Acinetobacter)、耶尔森氏菌属(Yersinia)、
hgcI_clade、多核杆菌属(Polynucleobacter)的占

比相对较多(图 1B)，分别为 14.87%，8.86%、6.0%
和 3.33%，其他细菌属类的相对丰度均小于 3%，

因此将这 4 种菌属认定为优势属种类，但是菌

属的总体分布仍不均匀，如耶尔森氏菌属在

B3、B5、B13、B15 这几个样点含量极少，但

在深层水(B16–B20)中含量颇多，不动杆菌属在

B1、B2、B4、B5、B7、B15 这些样点内含量

极少，但在 B3、B6、B10、B16、B17 等样点

含量较多，hgcI_clade 菌属在各个样点的分布

相对均匀。 

2.2.2  班公湖各区域水体细菌物种组成 
根据班公湖各区域水体细菌门水平和属水

平柱状堆积图(图 2)可知，各个区域丰度排名的

前 10 种与各样点的排名前 10 相同，但是各个

区域的物种丰度分布不尽相同。 
从各区域门水平细菌柱状堆积图(图 2A)来

看，西岸(XA)、湖心(HX)和湖底(HD)这 3 个区

域的优势菌门为变形菌门(Proteobacteria)，其

次 为 放 线 菌 门 (Actinomycetota) 、 拟 杆 菌 门

(Bacteroidota)和疣微菌门(Verrucomicrobiota)，东

岸(DA)区域不同于其他 3 个区域，丰度最高的

仍为变形菌门(Proteobacteria)，其次是拟杆菌门

(Bacteroidota)、放线菌门(Actinomycetota)，然后

是疣微菌门(Verrucomicrobiota)，总体而言这 4 类

菌仍是班公湖各区域水体细菌在门水平上的优

势菌种。 
 

 
 

图 2  班公湖各区域水体细菌门水平(A)和属水平(B)柱状堆积图 
Figure 2  Column accumulation diagram of the level of bacterial phylum (A) and genus level (B) in each 
area of Bangong Lake. 
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从各区域属水平细菌柱状堆积图(图 2B)中
可知，各个区域的属水平的丰度前 3 名各不相

同，东岸 (DA)区域与其他区域的相差较大，

其他 3 个区域中相对丰度最大的均是不动杆

菌 属 (Acinetobacter) ，其次为耶尔森氏菌属

(Yersinia)和 hgcI_clade，而东岸(DA)相对丰度

最大的为黄杆菌属(Flavobacterium)，其次为多

核杆菌属 (Polynucleobacter) 和食氢产水菌属

(Hydrogenophaga)。在属水平上东岸(DA)区域的

优势菌种不同于其他 3 个区域。 

2.3  班公湖细菌物种多样性评估 
2.3.1  班公湖各样点水体细菌物种多样性

评估 
本次测序的各个样点的覆盖度均大于 99.4%，

基本覆盖了样点中所有的细菌群落，能够反映

班公湖水体细菌群落的真实情况。本研究基于

16S rRNA 基因高通量测序，共得到 14 886 条

OTU，已注释的 OTU 分别属于 47 门 470 属。 
如表 4 所示，在班公湖地区设置的 20 个样点

中B1 号样点水体中的OTU 最丰富(1 706 条)，B10
号样点水体中的 OTU 最少(504 条)。使用 Venn
图对各样点共有及特有 OTU 进行统计分析，结

果如图 3 所示。班公湖表层水的 15 个样点的共

有 OTU 数为 83 条，特有 OTU 最丰富的是 B1 样

点(579 条)，最少的是 B7 号样点(7 条) (图 3A)。
班公湖底层水的 5 个样点共有 224 条 OTU，B18
点的特有 OTU 最多(179 条)，B17 点的特有 OTU
最少(58 条) (图 3B)。 

2.3.2  班公湖各区域水体细菌物种多样性

评估 
将 4 个区域的已注释 OTU 按照从多到少排

列，西岸(XA) (4 394 条)>东岸(DA) (4 302 条)>
湖底(HD) (3 545 条)>湖心(HX) (2 645 条)。班

公湖各区域水体细菌 OTU 水平 Venn 图分析

(图 4)，将同一位置的表层水和底层水分为湖心 

表 4  班公湖水体细菌已注释 OTU 数 
Table 4  OTU of annotated bacteria in Bangong 
Lake water 
区域名称 
Region 

样点名称 
Sample 

已注释 OTU 数(条) 
Number of OTUs annotated 

东岸 DA B2 1 044 
B3 891 
B4 1 118 
B11 571 
B15 678 
Total 4 302 

西岸 XA B1 1 706 
B5 612 
B12 564 
B13 733 
B14 779 
Total 4 394 

湖心 HX B6 574 
B7 521 
B8 538 
B9 508 
B10 504 
Total 2 645 

湖底 HD B16 708 
B17 538 
B18 841 
B19 706 
B20 752 
Total 3 545 

 
(HX)和湖底(HD)两个区域。这两个区域的共有

OTU 数为 596 条，湖底(HD)区域的特有 OTU 
(636 条)多于湖心(HX)区域的特有 OTU (206 条) 
(图 4A)。将班公湖表层水 3 个区域(东岸、西岸、

湖心)的共有及特有 OTU 进行统计分析，结果

如图 4B，3 个区域共有 563 条 OTU，其中东岸

(DA)与西岸(XA)这两个区域共有的 OTU 数目最

多(444 条)，湖心(HX)和西岸(XA)两个区域的共

有 OTU 数目最少(48 条)。西岸(XA)区域的特

有 OTU (887 条 )多于东岸 (DA)区域的特有

OTU (532 条)，湖心(HX)区域的特有 OTU 最少 
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图 3  班公湖各样点水体细菌 OTU 水平 Venn 图   A：班公湖表层(B1–B15) Venn 图；B：班公湖底层

(B16–B20) Venn 图。 
Figure 3  Venn diagram of bacterial OTU levels in water bodies at various points in Bangong Lake. A: Venn 
diagram (B1–B15) in the surface layer of Bangong Lake; B: Venn diagram (B16–B20) at the bottom of 
Bangong Lake.  
 

 
 
图 4  班公湖各区域水体细菌 OTU 水平 Venn 图   A：班公湖 HD 和 HX 区域；B：班公湖 DA、XA、

HX 区域；C：班公湖 DA、XA、HD、HX 区域。  
Figure 4  Venn diagram of bacterial OTU levels in various regional water bodies in Bangong Lake. A: The 
HD and HX areas of Bangong Lake; B: Surface water area of Bangong Lake (DA, XA, HX); C: Four areas of 
Bangong Lake (DA, XA, HD, HX).  
 
(128 条)。将班公湖 4 个区域进行共有与特有

OTU 分析，4 个区域共有 488 条 OUT，4 个区

域中西岸(XA)区域的特有 OTU 最多(792 条)，
湖心(HX)区域的特有 OTU 最少(75 条) (图 4C)。 

2.4  班公湖水体细菌 α 多样性分析 
2.4.1  班公湖水体各样点细菌多样性指数

分析 
反映微生物群落丰富度和多样性的重要参
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数是 α 多样性，其常用的衡量指标有 Chao1 指

数、ACE 指数、Shannon 指数和 Simpson 指数。

Shannon 指数和 Simpson 指数均是反映 α 多样

性的指数，当微生物多样性较高时，Shannon

指数较大；Simpson 指数越大，说明微生物多样

性分布越均匀。如图 5A 所示，可以看出在

Shannon 指数箱线图中样点 B2 和 B13 的点位较

高而 B3 和 B5 点的点位相对于其他样点较低，并
 

 
 

图 5  班公湖各样点水体细菌多样性特征   A：样点间 Shannon 指数差异性分析箱线图；B：样点间

Simpson 指数差异性分析箱线图；C：样点间 ACE 指数差异性分析箱线图；D：样点间 Chao1 指数差异

性分析箱线图。 
Figure 5  Bacterial diversity characteristics among various points in Bangong Lake. A: Shannon index 
difference analysis box plot between sample points; B: Simpson index difference analysis box plot between 
sample points; C: ACE index difference analysis box plot between sample points; D: Chao1 index difference 
analysis box plot between sample points. 
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且在 Simpson 指数箱线图中也有同样的结果

(图 5B)。在班公湖各样点水体细菌多样性分析

中，样点 B2 和 B13 的水体细菌具有较高的多样

性且水体细菌的分布也较为平均。根据 Chao1
指数和 ACE 指数箱线图，可以看出 B1 点的细

菌群落丰富度最高，B2 和 B4 点其次，B9 和 B10
的细菌群落丰富度较低(图 5C、5D)。 

2.4.2  班公湖水体各区域间细菌多样性指

数差异性分析 
α 多样性指数差异性分析显示(图 6)，班公

湖各区域间细菌群落多样性和丰富度无显著差

异。对比沿岸地区，东岸(DA)的水体细菌群落

多样性低于西岸(XA)，但是水体细菌群落丰富

度却高于西岸 (XA)。对比湖心区域表层水和

底层水，湖心表层水 (HX)区域的水体细菌群

落多样性高于湖底 (HD)区域，水体细菌群落

丰富度低于湖底(HD)区域。总体来看 4 个区域

中湖心 (HX)区域的水体细菌群落多样性和东

岸 (DA)的水体细菌群落丰富度均略高于其他

3 个区域。 
 

 
 
图 6  班公湖各区域间水体细菌多样性特征   A：Shannon 指数组间差异分析箱线图；B：Simpson 指

数组间差异分析箱线图；C：Chao1 指数组间差异分析箱线图；D：ACE 指数组间差异分析箱线图。 
Figure 6  Characteristics of bacterial diversity among regional water bodies in Bangong Lake. A: Shannon 
inter-group difference analysis box diagram; B: Simpson inter-group difference analysis box diagram; C: 
Chao1 inter-group difference analysis box diagram; D: ACE inter-group difference analysis box diagram.
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2.5  班公湖水体细菌 β 多样性分析 
2.5.1  UPGMA 聚类分析和 NMDS 分析 

采用基于 OTU 水平 Bray-Curtis 距离的

UPGMA 聚类树和 NMDS 进行班公湖各样点间

细菌群落差异性分析。根据 UPGMA 聚类树

(图 7A)可以看出，B1 样点距离其他样点最远，

B15 样点次之。除去这 2 个样点外，B14 样点与

其他样点间的横向距离最远，由此可得 B1 样点

的细菌群落组成与其他样点的相似度最低，其次

是 B15 样点，再次是 B14 样点。在 NMDS 分析

图中同样可以得到上述结论(图 7B)。在 UPGMA
聚类分析中，聚类树右侧为各样点门分类水平相

对丰度排名前 10 的细菌柱状堆叠图。 

2.5.2  基于Bray-Curtis距离的各区域的PCoA 
基于 Bray-Curtis 距离的各区域主坐标分析

图和 Adonis 显著性检验(图 8 和表 5)来分析班 
 

 
 
图 7  基于 Bray-Curtis 距离的 UPGMA 聚类树(A)和非度量多维尺度分析(B) 
Figure 7  UPGMA cluster tree (A) and non-metric multidimensional scaling (NMDS) analysis (B) based on 
Bray-Curtis distance. 
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图 8  基于Bray-Curtis距离的各区域的主坐标分

析图 
Figure 8  Plot of the principal coordinate analysis 
of each region based on the Bray-Curtis distance. 
 
表 5  基于Bray-Curtis距离的班公湖细菌各区域

间 Adonis 显著性检验 
Table 5  Adonis test of significance among various 
regions of bacteria in Bangong Lake based on 
Bray-Curtis distance 
Region r2 P value 
东岸-西岸 DA-XA 0.051 40 0.131 
东岸-湖心 DA-HX 0.146 71 0.001 
东岸-湖底 DA-HD 0.206 98 0.001 
西岸-湖心 XA-HX 0.179 47 0.002 
西岸-湖底 XA-HD 0.222 45 0.001 
湖心-湖底 HX-HD 0.13 154 0.004 
统计分析的可信度用 P value 表示，P<0.05 表示统计具有

显著性，P<0.01 表示统计具有极显著性。 
The confidence of the statistical analysis is indicated by P value, 
P<0.05 is highly significant, and P<0.01 is highly significant. 
 
公湖 4 个区域之间存在的差异性，可以清晰看

出，前两轴共解释了 37.21%的样本差异贡献。

除东岸(DA)与西岸(XA)这 2 个区域之间无显著

差异，其余各 2 个区域之间均存在极显著差异。

这表明了班公湖沿岸区域之间的水体细菌群落

组成较为相似，而湖心区域与湖底区域的水体

细菌群落之间仍存在较大差异。 

2.6  班公湖水体细菌的群落与环境因

子的相关性分析  
为探究影响班公湖水体细菌群落空间格局

的因素，进行了 α 多样性指数和环境因子相关

性 Spearman 分析(图 9)。通过图 9 可以看出，

环境因子间：BOD 与 DO 呈极显著正相关

(P<0.01)，盐度与 TDS 和 EC 呈极显著正相关

(P<0.01)，TDS 与 EC 呈极显著正相关(P<0.01)。
α 多样性指数之间：Shannon 与 Simpson 指数和

ACE 与 Chao1 指数均呈显著正相关(P<0.01)。
环境因子与 α 多样性指数之间的相关性：TP 与

Shannon 和 Simpson 指数之间存在显著的负相

关(P<0.05)，EC 与 Simpson 指数之间存在显著

负相关(P<0.05)。由此可以得出 TP 与 EC 是影

响班公湖水体细菌的主要影响环境因子。 

3  讨论 
3.1  班公湖地区水体理化因子 

因为班公湖面积大，跨度广，各个样点受

到岸边生境的影响各不相同，所以导致班公湖

整体水体理化因子在各个样点之间的差异性较

为显著，整体水质 pH 值处于弱碱性区间，2 个

河流交汇处(B1、B5)的 pH 值差异最大，根据

实地生境观测 B1 点的水体较为浑浊水草偏多，

B5 点的水体较为清澈。推测 B1 样点处于低洼

地区，水中有机物分解和动植物呼吸作用产生

的 CO2 导致水体 pH 偏低。从整体来看人类活

动较频繁区域的 BOD 和 DO 这两项理化因子的

数值偏高，如 B15 点位于道路附近，B4 点位于

景区入口等。其中生化需氧量(BOD)是表征湖

泊整体水质的重要参数之一，水中较高的 BOD
水平会加速细菌的生长[34]。关于岸边各区域，

西岸(XA)区域盐度远低于东岸(DA)区域，主要

原因是因为 2 个河流交汇处 B1 和 B5 的盐度较

低导致。湖底区域温度低于湖面区域约 5 ℃。 
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图 9  班公湖水体细菌 α 多样性指数与环境因子相关性 Spearman 分析 
Figure 9  Spearman analysis of bacterial α diversity index and environmental factors in Bangong Lake. *: 
P<0.05; **: P<0.01. 
 
关于盐度、TDS 和 EC 这 3 项理化因子，西岸

(XA)区域与其他 3 个区域具有显著差异性，各

区域之间其余理化因子无显著差异。 
根据《地表水环境质量标准》(GB 3838— 

2002)[35]基本项目标准限值可知，本研究所测得

的氨氮、总磷这 2 项理化因子数据均未超过极

限值。因此，本文水质理化指标参数数据对于

反映班公湖水质为清洁或者较清洁程度具有一

定参考性。 

3.2  班公湖水体细菌群落结构 
利用 Venn 图分析班公湖表层水各样点特

有 OTU 可知，在表层水的 15 个样点中，B1–B5
这 5 个样点中特有 OTU 数量较多，根据表 1 生

境概况，可以得出 B2、B3、B4 这 3 个样点均

为邻近人类或动物活动频繁区域，推测原因为

人类和动物活动所带来的外来菌种导致，而 B1
和 B5 两个样点均位于河流交汇处附近，并且

B1 样点水草丰富水体较为浑浊。其特有 OTU

偏多可能是由于河流汇入湖泊和河流冲刷土壤

带来的菌种。 
分析班公湖各区域之间的特有 OTU，对比

湖底(HD)和湖心(HX)这 2 个区域，可知湖底

(HD)区域的特有 OTU 较多，由于其远离岸边受

到岸边生境的影响较小，其原因可能是有机物

沉淀导致湖底(HD)区域的底栖细菌增多。 
班公湖水体细菌的优势门类主要为变形菌

门，其次为放线菌门、拟杆菌门和疣微菌门(平
均相对丰度>3%)，厚壁菌门(Firmicutes)和蛭弧

菌门(Bdellovibrionota)为相对稀有菌门(3%>平
均相对丰度>1%)。优势菌属为不动杆菌属、耶

尔森氏菌属、hgcI_clade 和多核杆菌属(平均相

对丰度>3%)。班公湖与其他湖泊水体细菌优势

菌种比较显示(表 6)，上述各研究区域采样时间

均在夏季，其中班公湖、纳木错和青海湖为青

藏高原地区高海拔咸水湖，岱海湖为内地低海

拔咸水湖。班公湖水体细菌的优势菌群与其他 
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表 6  班公湖水体细菌优势菌种与其他咸水湖比较 
Table 6  Comparison of the dominant species of bacteria in Bangong Lake and other lakes 
研究区域 
Study area 

优势菌种 
Dominant strain 

相对丰度 
Relative abundance (%) 

文献来源 
Literature 
source 

班公湖 
Bangong Lake 

变形菌门 Proteobacteria 68.41 本研究 
This study 放线菌门 Actinomycetota 12.82 

拟杆菌门 Bacteroidota 9.09 
疣微菌门 Verrucomicrobiota 3.47 

纳木错 
Namtso 

变形菌门 Proteobacteria  39.61 [36] 
拟杆菌门 Bacteroidota 13.41 
厚壁菌门 Firmicutes 12.61 
放线菌门 Actinomycetota 7.84 
疣微菌门 Verrucomicrobiota 7.59 

青海湖 
Qinghai Lake 

变形菌门 Proteobacteria  44.80 [37] 
拟杆菌门 Bacteroidota 15.90 
蓝细菌门 Cyanobacteriota 13.60 
放线菌门 Actinomycetota 7.54 
柔壁菌门 Tenericutes 3.32 

岱海湖 
Daihai Lake 

放线菌门 Actinomycetota 45.00 [38] 
变形菌门 Proteobacteria 26.00 
拟杆菌门 Bacteroidota 16.00 

 
咸水湖相比，总体相差不大，都以变形菌门、

放线菌门和拟杆菌门为主。在 3 个青藏高原高

海拔咸水湖中变形菌门均为绝对优势菌门，而在

岱海湖中的绝对优势菌门却为放线菌门，其次

为变形菌门。根据文献[38]可知，岱海湖水体中

放线菌门占比极高可能是由于水体温度上升导

致岱海湖水体中含有高丰度的放线菌门细菌。 
变形菌门在班公湖水体细菌群落中占据绝

对优势，其占比超过班公湖水体细菌总体的一

半。查阅前人研究资料可知，变形菌门在水体相

对丰度均较高，在氮磷形态转换方面起重要作

用，并且其包含许多参与硝化-反硝化脱氮过程

和有机物生物降解转化的菌属[39]。朱秀秀等[40]

发现变形菌门细菌多数为兼性或好氧型，且具

备出色的环境适应能力，使得它们得以广泛分

布于各类生态系统类型中，并在这些不同环境

中展现出较高的丰度。变形菌门中不同纲的相

对丰度随盐度的变化而变化，γ-变形菌纲常出

现在湖泊水体环境中，也有研究者认为它是海

洋、盐湖环境中最主要的细菌类群[41-42]。综上

所述，在不同生境下的湖泊中所展现出的优势

细菌门类呈现出一定的相似性。这一发现揭示

了水体中优势细菌门类具有优越的环境适应

性，并未显示出对特定生境的强烈依赖性。 
对比 4 个咸水湖的优势菌门，发现纳木错的

厚壁菌门、青海湖的蓝细菌门(Cyanobacteriota)
占比较大，但在班公湖水体细菌群落中，这 2 个

菌门并未成为优势菌门。根据前人研究可知，

厚壁菌门可以产生一种特殊的芽孢，使得它可

以在极端环境中生存[36]，而蓝细菌门可以适应

咸水环境并在驱动咸水水体的元素循环中发挥

巨大作用[37]。这 2 种菌门未在班公湖水体细菌
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中占有较大比例成为优势菌门的原因，有待于

后续对班公湖水体细菌的深入研究。 

3.3  班公湖水体细菌多样性分析 
细菌的初级生产力、稳定性和适应环境能

力与群落多样性有关。本研究发现班公湖各个

样点的 α 多样性指数均较高，证明班公湖的水

体细菌群落结构相对较为复杂，对外部环境变

化和群落内部变化具有较好的抵抗能力。这可

能与班公湖的地理位置和生境有关。 
从班公湖各个区域的 Shannon 和 Simpson

指数来看，4 个区域水体细菌群落多样性从高

到低排序分别是湖心 (HX)、西岸 (XA)、东岸

(DA)、湖底(HD)。再从 Chao1 和 ACE 指数来

看班公湖各区域水体细菌的群落丰富度，从高

到低分别是东岸(DA)、西岸(XA)、湖底(HD)、
湖心(HX)。由此得出湖心(HX)区域是班公湖水

体细菌多样性最高的一个区域，东岸(DA)区域

是 4 个区域中水体细菌群落丰富度最高的一个

区域。推测是因为东岸(DA)区域各个样点均与

人类活动区域邻近或生物活动频繁，如：B2 样

点周围鸟类繁多，B4 样点处为景区入口，B15
样点靠近道路。人类和动物活动带来的外来菌

种和产生的有机物污染，导致水体细菌群落丰

富度升高。 
基于 OTU 水平 Bray-Curtis 距离的 UPGMA

聚类树和 NMDS 分析，得到 B1 样点的细菌群

落组成与其他样点的相似度最低，其次是 B15
样点，然后是 B14 样点。通过观察各样点周围生

境(表 1)可知，这些样点均因人类活动或河流带

来外来菌种，导致与班公湖其他样点的菌落组

成不同。 

3.4  班公湖水体细菌群落与环境的关系 
细菌作为水体中重要的微生物类别，其多

样性及群落结构会对水体理化参数的变化作出

一定响应。本研究结果显示，TP 与 EC 是影响

班公湖水体细菌的主要影响环境因子。 
这与前人的研究结果相似，例如 Xia 等[43]

研究发现西南高原湖泊细菌的群落组成受 TP
的显著影响。Liu 等[44]发现细菌的 α 多样性与

EC 呈极显著负相关。Pinhassi 等[45]研究了地中

海浮游细菌群落结构的影响因子，发现浮游细

菌的生长主要受到磷的限制，而磷可能直接影

响浮游细菌的群落组成。郑艳艳等 [46]发现，

TP 是影响纳木错水体细菌总丰度的主要理化

因子。 
研究表明，湖泊水体中的磷主要来源于 2 个

方面，一方面是农田化肥的施用造成了氮磷营

养盐在土壤中的不断富集，再通过降雨、地表

径流等方式流入湖泊；另一方面是工业废水和

生活污水的排放造成的[47]。而本研究区域岸边

邻近村落且在岸边栖息的动物丰富，容易造成

水体中磷含量增加[48]。水体中磷的主要存在形

式是溶解性有机磷(dissolved organic phosphorus, 
DOP)和悬浮态颗粒磷，一般认为水体中生物有

效 磷 是 在 细 菌 作 用 下 分 解 DOP 释 放 出

PO4
3−[49]。水体中磷的循环与再生依赖于细菌等

微生物对颗粒态、溶解态有机质的分解释放[50]。

因此，水体中的磷会对水中细菌的群落多样性

造成一定的影响。 
根据其他研究发现温度对水体细菌具有一

定的影响。万永鹏等[51]研究发现水温是影响阅

海湖浮游细菌群落结构的主要环境因子；杜蕾

等[52]研究表明水温是夏季达里诺尔湖水体浮游

细菌的主要驱动因子；邹沈娟等[53]和程豹等[54]

的研究也得到了类似的结果。与上述研究结果

比较可知，班公湖的夏季水温明显低于以上各

区域，推测班公湖地区较低的年均温度使得其

水体细菌经过长时间的自然选择后对温度的响

应程度较低，可能是造成本次研究未发现温度对

班公湖水体细菌多样性有显著影响的原因。 
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4  结论 
本研究选择西藏自治区阿里地区日土县班

公湖作为实验研究区域，探讨了班公湖水体细

菌多样性以及群落分布，并分析水体理化因子对

其影响，揭示了班公湖水体细菌的分布格局及周

边环境对其的影响。研究得到主要结论如下： 
(1) 本研究共在班公湖水体中得到 OUT  

14 886 条，已注释 OTU 分属于 47 门 470 属，

水体细菌主要由变形菌门、放线菌门、拟杆菌

门和疣微菌门组成。对比 4 个区域中的特有

OTU，西岸(XA)区域的特有 OTU 最多(792 条)，
湖心(HX)区域的特有 OTU 最少(75 条)。东岸

(DA)区域在属水平上的优势菌种不同于其他 3个

区域，为黄杆菌属(Flavobacterium)，其次为多

核杆菌属 (Polynucleobacter)和食氢产水菌属

(Hydrogenophaga)。 
(2) 对班公湖水体细菌进行 α 多样性分析

得到，B2 和 B13 样点的细菌群落多样性较高，

B1 样点的细菌群落丰富度较高。各区域间 α 多

样性无显著差异。 
(3) 根据基于 OTU 水平 Bray-Curtis 距离的

UPGMA 聚类树和 NMDS 分析发现，B1 样点的

细菌群落组成与其他样点的相似度最低。 
(4) 班公湖水体细菌 α 多样性指数与环境

因子相关性 Spearman 分析得到，TP 与 EC 是影

响班公湖水体细菌的主要影响环境因子。 
(5) 本研究对于班公湖地区生物多样性保

护研究有着重大意义，对于阐述青藏高原湖泊

微生物与环境互作机制有着关键作用，可为青

藏高原湖泊微生物研究提供基础数据，为生态

系统保护提供科学依据。 
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