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青海湖主湖区与湖水淹没区的细菌群落结构差异分析
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摘要: 为对比青海湖与湖滨淹没区的微生物群落结构及多样性的差异, 利用16S rRNA高通量测序技术, 研究

不同环境条件下水体的微生物群落组成的异同。结果表明: 青海湖主湖区及淹没区的细菌在分类门级水平上

相对丰度最高的为变形菌门(Proteobacteria, 44.8%), 其次分别隶属于拟杆菌门[Bacteroidetes, (25.9%±7.8)%]、
蓝细菌门[Cyanobacteria, (13.6%±5.4)%]、放线菌门[Actinobacteria, (7.54%±9)%]和柔壁菌门[Tenericutes,
(3.32%±2)%]。淹没区整体微生物多样性显著高于主湖区水体。部分微生物分类属在两个湖区呈现显著的分

布差异暗示这些细菌对于环境特征的适应性。节线藻在青海湖主湖的分布广泛显示其可能在高原咸水湖泊的

碳氮循环过程中扮演着重要角色。研究对于深入了解栖居地如何塑造咸水水体微生物群落结构具有重要意义。
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青海湖地处青藏高原东北部, 平均海拔约3200 m,
位于我国东部季风区、西北部干旱区和西南部高

寒区的交汇地带
[1], 具有明显的地区性气候特点, 干

旱、少雨、多风、太阳辐射强烈和气温日较差大,
属于高原半干旱高寒气候区

[2]
。青海湖是我国最大

的内陆湖泊和最大的咸水湖
[3], 其形成初期属于淡

水湖, 拥有大小入湖河流70余条, 但是由于东边出

水口处日月山的抬升, 使湖盆封闭, 致使湖水无法

汇出, 最终湖水性质转变为现在的微咸水水体
[4]
。

近几十年来, 青海湖水位不断上升。这些上升的湖

水淹没周边的草地及砂石, 形成小型的浅水水体
[5]
。

随着畜牧业在青海湖周边的快速发展, 高营养负荷

土壤也随着地表径流冲入这些湖滨淹没水体中并

逐步进入青海湖及其子湖, 显著地改变了水体中微

生物的群落结构及其组成
[6, 7]

。

围绕着青海湖及周边湖泊的浮游细菌群落结

构, 许多学者开展了相应的工作。Zhang等[8]
在青藏

高原东北部研究了盐度及季节性如何影响自由生活

细菌与颗粒附着型细菌的群落装配。研究发现扩散

限制决定了淡水湖泊的群落组装而随着盐度增加,

异质性选择逐渐成为群落装配的决定性因素。

Ren等[9]
在青海湖主湖和子湖水体中进行了微生物

群落结构的调查, 研究发现溪流和湖泊中的微生物

群落在丰度上具有显著差异, 这些差异导致了微生

物代谢潜力的显著差别。这些研究暗示生境多样性

显著地影响青海湖的微生物群落结构。有关海湖流

域内不同类型的子湖及湖水淹没区等水体的研究尚

未见报道, 因此对于这些不同类型的水体与青海湖

高度相关并具有重要的生态功能亟待进一步研究。

浮游细菌驱动湖泊生态系统中多种元素循环,
在分解有机质和驱动能量流动等方面发挥了重要

的作用
[10]

。游离生活型浮游细菌具有极高的多样

性, 他们数量庞大、循环迅速及响应环境变化灵敏,
是水体元素循环最主要的驱动者

[11]
。附着型浮游

细菌依靠黏附在动物、植物和微生物群体上生存,
他们的代谢模式往往与其附着的生物高度关联

[12]
。

大量研究揭示传统基于培养的微生物多样性研究

具有很大的局限性
[13]

。随着高通量测序技术的发

展, 全面深度的测序将揭示微生物广泛的多样性。

由此, 微生物地理学, 即不同生存类型的微生物, 经
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过栖居地的环境条件筛选, 形成具有本土特征的微

生物多样性格局成为当前研究的热点
[14]
。

微生物栖居环境是影响微生物群落结构的重

要因素。在同一水体中, 不同类型栖居地微生物群

落差异的研究可更好地了解水环境微生物如何适

应环境变化。近年来, 随着高通量测序技术的发展,
微生物多样性的研究不再局限于可培养微生物的

调查。基于高通量测序技术的扩增子测序使得对

特殊生境中微生物的大范围研究成为可能
[15]

。受

全球气候变化的影响, 青藏高原气候趋于变暖变湿,
青海湖亦受影响。2004年起青海湖水位保持抬

升、水域面积持续增大。如今青海湖水位上涨, 湖
水淹没周边放牧的缓地草原, 这种水位的抬升给青

海湖带来了丰富的氮磷营养盐, 提高了湖水的营养

水平, 同时也形成了具有局部联通性的破碎化斑

块。这为我们提供了研究不同类型水体中微生物

群落变化的研究模型。

本研究将青海湖主湖与周边湖滨淹没区水体

构成的关联水体作为研究模型, 探究微生物群落结

构在不同水体类型中的变化, 探究在不同类型水体

中特化的可能具有关键代谢功能的微生物群体, 为
进一步了解微生物驱动高原盐碱湖泊的能量代谢

过程提供帮助。 

1    材料与方法
 

1.1    采样方法、时间及区域

本次调查于2020年8月在青海湖共设置主湖区

样点16个, 不同类型湖滨带淹没区样点11个, 现场

采用Y S I多功能水质分析仪进行p H、溶解氧

(DO)、水温(T)、TDS和盐度的检测。对调查区域

主湖区及滨湖淹没区均采用北原式采水器采取表

层水, 将部分水用于浮游细菌的过滤, 剩余水样进

行水化学指标测定。总磷、溶解性磷、总氮、硝

酸盐、氨氮、亚硝酸盐及高锰酸盐指数参照文献

[16]进行检测。采样点具体坐标如图 1所示。 

1.2    样品采集、处理及DNA高通量测序

将适量体积的(200—500 mL)的水样利用负压

抽滤装置富集至聚碳酸酯膜(0.2 μm Millipore GT-
TP04700)抽干, 锡纸包裹, 并避光低温(–80℃)保存,
以备水体总DNA提取。DNA提取使用经典的苯酚-
氯仿-乙醇沉淀法, 具体操作步骤见参考文献[15]。
采用细菌16S rRNA基因V3—V4区通用引物对

DNA样品进行PCR扩增。50 μL反应体系中包含: 1 μL
DNA模板, 3 μL 25 mmol/L MgSO4, 5 μL 25 mmol/L
dNTPs, 1 μL每个双端引物(338F: 5′-ACTCCTA
CGGGAGGCAGCA-3′; 806R: 5′-GGACTACHV

GGGTWTCTAAT-3′)[17], 10 μL 5 × Fast Pfu聚合酶,
纯水补足体系。扩增程序如下: 98℃预变性2min,
30个扩增循环(98℃变性30s, 50℃退火30s, 72℃延

伸60s), 72℃终延伸5min, 4℃保温。PCR产物纯化

后检测其纯度, 并使用Qubit 2.0进行DNA浓度的定

量。参照说明书构建双端300 bp(PE300)文库, 使用

Illumina Miseq平台进行测序。 

1.3    统计与分析

二代扩增子高通量下机样品数据使用QIIME
2分析

[18]
。使用Trimmomatic[19]

过滤低质量数据。

使用Usearch的Unoise 3[20]
算法进行降噪、去除嵌

合体得到扩增子序列变异和特征表, 得到的ZOTUs
使用SILVA 132数据库

[21]
进行注释。将得到的OTU

Table根据获得的最低丰度样品进行抽平, 利用R语
言stat包和dplyr包对数据进行统计分析, 各分类单

位的丰度采用平均值±标准差的方式进行表示。数

据均值比较方式为Welcoxon秩和检验。采用 R语

言的Vegan包进行OTU的α多样性分析、β多样性分

析。环境因子数据与物种分布数据采用消除趋势

对应分析(Detrended correspondence analysis, DCA)
后根据特征根值选择最终分析模型为RDA。使用

R语言vegan包的rda()进行模型构建, 并使用单因素

方差分析(ANOVA)模型参数进行显著性检验。 

2    结果
 

2.1    青海湖主湖区与淹没区浮游细菌群落相对丰

度差异分析

通过16S高通量扩增子测序分析发现, 青海湖

主湖区及淹没区在分类门水平上相对丰度最高的
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图 1   采样点示意图

Fig. 1   Diagram of sampling sites
三角形: 青海湖主湖; 五边形: 湖滨淹没区

Triangle: main stream; Pentagon: inundation area
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为变形菌门(Proteobacteria, 44.8%) , 且数据波动较

小(标准差5.3%), 其次是拟杆菌门(Bacteroidetes,
25.9%±7.8%)、蓝细菌门(Cyanobacteria, 13.6%±
5.4%)、放线菌门(Actinobacteria, 7.54%±9%)、柔

壁菌门(Tenericutes, 3.32%±2%)。数据表明变形菌

门和拟杆菌门的细菌在青海湖主湖及湖滨淹没区

中均广泛存在(图 2A)。从门级水平上来看, 青海湖

主湖和湖滨淹没区的微生物丰度差异很大(图 2B)。

对于高丰度微生物来说, 主湖与淹没区在高丰度物

种的组成差异是显著的。在wilcox 差异检验中除

一些低丰度类群, 如酸杆菌门(Acidobacteria)、 热
境丝菌门(Caldiserica)、Candidatus Dependentiae、
出芽单胞菌门(Gemmatimonadetes)和暂定名称马尔

古利斯氏菌门(Candidatus Margulisbacteria)以外,
其余各门均存在极显著差异(P<0.01)。蓝细菌门在

主湖中相对丰度显著高于淹没区且总丰度较高。
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图 2    青海湖细菌群落结构门级差异

Fig. 2    Bacterial community structure in Qinghai Lake at Phylum level
A. 各分类门细菌平均丰度比较; B. 青海湖主湖与淹没区微生物各门丰度差异

A. Mean relative abundance of each bacterial phylum; B. Differences in microbial abundance by phylum between the main lake and the
inundated area of Qinghai Lake
*p<0.05,**p<0.01, “ns”表示无显著性(p>0.05);下同

p<0.05, **p<0.01, NS: not significant(p>0.05).The sameapplies below
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从属级水平来看(图 3), 水月亮菌属(Aquiluna)、
玫瑰色杆菌属(Roseibacterium)及MWH-UniP1类群

在淹没区的丰度显著高于青海湖主湖区。与之相

对应的是 Ambiguous、LD29、Nodosilinea、极地

杆菌属(Polaribacter)、Polycyclovorans及未培养细

菌的丰度在青海湖主湖相对较高(P<0.05)。这些微

生物的在两个区域中的差异暗示了这些微生物在

不同环境下表现出各自不同的功能。 

2.2    物种多样性指数分析

我们使用Shannon-Winner指数法分析了青海

湖及滨湖淹没区各样品的多样性, 结果表明, 淹没

区样品微生物多样性显著高于主湖水体中(图 4)。
两者平均值分别为4.01±0.145和3.67±0.136。
Chao1多样性趋势与Shannon多样性相同, 淹没区样

品多样性显著高于青海湖主湖。(Wilcoxon test,
P<0.01)这表明淹没区水体微生物的种类更为丰

富。基于非度量多维尺度法分析样品间的差异表

明, 青海湖主湖的微生物群落结构较为集中, 且与

淹没区水体可以较为明显的在二维坐标系下被区

分; 而淹没区水体的微生物群落结构差异度则相对

较大(图 5)。个别样品与其他样品在降维结果中相

离较远, 这可能是由淹没区水体的复杂环境构成决

定的。对于样品的Beta多样性, 我们使用4种不同

的方式计算了样品间的群落相似性。我们计算了

样品间的Jaccard距离和Bray距离并分别使用

Hclust聚类及UPGMA方式进行聚类, 为了便于理解

样品间的相似性, 结果以(1- Distance)呈现。四种分

析结果均与NMDS的降维分析结果一致。青海湖

的大多数样品间群落结构存在极高的相似性(图 6)。
这表现在Beta多样性距离矩阵聚在一起。仅有

QHH07及QHH15样点与淹没区样品存在一定的相

似性。对于淹没区样品来说YMQ.05样品则与本研

究中所有的其他样品差异度都很大, 其他各样品均

遵循相同生境相似的群落结构。

从水化学指标来看, 除总氮、总磷、水温和氨

氮外, 青海湖主湖与淹没区在多个化学指标均呈现
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图 3    属水平分类下各丰富细菌分布差异(仅相对丰度>1%的分类元纳入统计)
Fig. 3    Differences in the distribution of abundant bacteria at the genus level (Only taxa with relative abundance >1% are included in the
statistics)
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显著差异。其中pH、TDS和硝酸盐为极显著差异

(P<0.001)。淹没区水体相较于青海湖主湖呈现出

高pH、高可溶磷及高亚硝酸盐的趋势。青海湖主

湖则有更高的可溶性有机物、硝酸盐和盐度(图 7)。
RDA分析(图 8)显示影响青海湖主湖与淹没区分布

差异的主要环境因子是pH(ANOVA, P<0.001)、总

磷(P<0.05)和温度(P<0.05)。这说明, 虽然淹没区与

青海湖主湖中差异环境因子众多, 但影响物种丰度

分布的环境因子十分有限。 

3    讨论

青海湖水体中变形菌、拟杆菌与蓝细菌是丰

度较高的类群, 与之前其他的青海湖水体研究结果

一致
[22]

。同时也与一些淡水水体中的研究相同
[23],

这表明了这些类群在淡水生态系统中的基础性作

用以及其对于盐度的广泛适应性。值得注意的是:
在青海湖中节线藻(Nodosilinea)的总体丰度很高,
同时在主湖水体的丰度显著高于淹没区。这表明

该类群适应高盐度浮游生存环境。节线藻在最近

的研究中被报道在淡水
[24]

和陆地生态系统
[25]

中广

泛分布, 有些研究还发现了部分节线藻可以进行固

氮
[26]

。最近的一项研究在加拿大高原碱水湖泊沉

积物中发现了与亚洲湖泊沉积物高度一致的核心

微生物类群
[27]

。本研究进一步证实了节线藻在高

原咸水湖泊的碳、氮循环中可能发挥着重要作用。

之前对于青海湖微生物群落特征已有一些报

道, Ren等[9]
对青海湖流域的湖水和入湖河流的微

生物群落进行了密集的实地采样, 结果发现入湖河

流和青海湖主湖水体中的微生物多样性存在差异,
且群落的Beta多样性结构与功能多样性密切相

关。在本研究中, 青海湖主湖中的微生物群落保持

较高的一致性, 表现在Beta多样性分析中主湖点位

的高度聚集, 同时Alpha多样性指数的平均值波动

较小, 这说明青海湖主湖水体混合较为均匀, 区域

特征不明显。微生物在水环境中承担着重要的元

素循环作用, 复杂的微生物网络构成与环境互作使

得群落结构响应环境变化过程十分灵敏
[28]

。结合

水化学指标的特征我们发现, 青海湖淹没区中亚硝

酸盐、可溶性磷指标相对较高, 这些元素往往是水

体中较为活跃的元素。亚硝酸盐是硝化作用的中

间产物, 能够通过氨氧化细菌和亚硝酸盐氧化细菌

之间的紧密配合立刻转化为硝酸盐
[29]

。同样的可

溶性磷容易被藻类利用, 最终结合为有机磷等更为

稳定的形式被保存在湖泊中
[30]

。在本研究中, 更高

的多样性可能给青海湖淹没区水体带来更多种类

的分解者。淹没区的总可溶性有机物在淹没区显

著更低说明这些分解者将水体中的有机物分解, 将
小的颗粒悬浮物分解成为其他浮游生物可利用的

营养物质。淹没区更低的盐度可能给更多的分解

者生存提供了有利的空间。

青海湖淹没区在历史上曾经是裸露的草地、

土地或是砂石, 水位上升被淹没后, 原本生存在这

些植物、矿物表面的微生物经过水体冲刷进入到

淹没区中, 这使得淹没区水体中出现了相对较高比

例的附着性微生物。对于附着型微生物来说, 其生

存依赖于附着基质, 这决定了这些微生物类群在营

养物质代谢模式上与浮游类群存在明显的差异。

Yang等[22]
的研究对青海湖水体的表面沉积物进行

了高通量测序。结果发现, 青海湖沉积物表面的微

生物群落组成主要受到盐度而非地理距离的影

响。我们的研究发现对于淹没区水体微生物与主

湖类群显著不同, 且不同附着基质间也存在少量差

异。根据我们系统的分析, 淹没区特定属丰度显著

高于主湖区, 例如Aquiluna, 由于其不可培养性, 对
于其研究仅限于近年来基于测序技术的研究。Leoni
等

[31]
首次报道了Aquiluna在盐度约为14.5%的水体

**

3.50

3.75

4.00

4.25

主湖
 Main lake

淹没区
Inundation area

主湖
 Main lake

淹没区
Inundation area

S
h
a
n
n
o
n
 多
样
性
指
数

a
**

200

250

300

350

400

C
h
a
o
1
 多
样
性
指
数

b

 
图 4   青海湖及滨湖淹没区物种多样性的Alpha多样性指数

Fig. 4   Alpha diversity index of species diversity in Qinghai Lake
and the inundation area
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图 5   物种群落结构的非度量多维尺度法分析

Fig. 5   A non-metric multidimensional scaling approach to the
analysis of species community structure
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中的存在。我们在青海湖的研究进一步推测Aquiluna
在具有固着物的淹没区水体中丰度较高, 暗示了其

生活习性可能偏向黏附在基质上, 且具有较强的盐

度耐受能力。相比之下, 针对Roseibacterium及MWH-
UniP1在咸水中的研究已经比较多

[32], 这些种类所

具有的共同特点是都常被发现在咸水底质或沼泽

中, 暗示了对于这一类生境的独特适应性。 

4    结论

本研究将青海湖主湖水体与其相关的淹没区
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Fig. 6    Beta diversity analysis between samples
a. 基于Jaccard距离的样品间物种群落结构相似性矩阵, 采用Hclust聚类结果排列; b. 基于Bray-curtis距离的样品间物种群落结构相似

性矩阵, 采用Hclust聚类结果排列; c. 基于Jaccard距离的多样性采用UPGMA聚类; d. 基于Bray-curtis距离的多样性采用UPGMA聚类;
QHH. 青海湖主湖; YMQ. 滨湖淹没区

a. Similarity matrix of species community structure between samples based on Jaccard distance, arranged using Hclust clustering results;
b. Similarity matrix of species community structure between samples based on Bray-curtis distance, ranked using Hclust clustering results;
c. Diversity based on Jaccard distances using UPGMA clustering; d. Diversity based on Bray-curtis distances using UPGMA clustering;
QHH. mainstream of Qinghai Lake; YMQ. inundation area
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水体进行了种群结构及其多样性的比较, 阐明了不

同类型水体的微生物群落结构特征。青海湖主湖

微生物群落结构在各采样点间差异较小, 证明了青

海湖主湖的水体混合较为均匀。与之相对应的是

在淹没区水体中, 不同的附着基质造成了各区域的

微生物差异较大。淹没区水体中富集的微生物差

异类群展现出了明显的营附着生存特征。值得注

意的是, 造成两种水体蓝藻丰度最大的属是节线藻

属, 我们的研究发现这种丝状蓝细菌在青海湖主湖

各个样点均广泛存在, 且主湖丰度显著高于淹没区,

这暗示节线藻可以适应咸水环境在驱动咸水水体

的元素循环中发挥巨大作用。

致谢:

感谢中国科学院水生生物研究所的王一郎博士、

陈友信博士在样品收集及整理中的帮助, 同时感谢

天津农学院的曹琪同学在文章修改过程中的工作。

参考文献:

Hu  Y  D,  Zhang  F,  Fan  X  M,  et  al.  Response  of  soil[1]

* *** NS.

*

***

***

DTP (mg/L) NO3 (mg/L)

DO (mg/L) pH T (°C) TDS (g/L)

QHH YMQQHH YMQQHH YMQQHH YMQQHH YMQQHH YMQ

5

7

9

0.12

0.16

0.20

12

14

16

18

20

0.0025

0.0050

0.0075

9.2

9.3

9.4

5

10

NS. *

NH3 (mg/L) COD-KMNO4 (mg/L)

0

10

20

30

40

0.1

0.2

0.3

0.4

** *** NS. NS.

NO2 (mg/L) Salinity (%) TN (mg/L) TP (mg/L)

0.05

0.10

1.0

1.5

2.0

5

7

9

11

0.001

0.002

0.003

0.004

0.005

主湖 Main lake 淹没区 Inundation area

图 7    青海湖主湖与淹没区水化学指标差异

Fig. 7    Differences in water chemistry indicators between the main lake and the inundated area of Qinghai Lake
Wilcoxon检验*P<0.05, **P<0.01, ***P<0.001 Wilcoxon test *P<0.05, **P<0.01, ***P<0.001

pH

DO

Temprature

TDS
SAL

TP

TDP

TN

NO2

NH4

NO3

KMNO4

−0.4

0.0

0.4

0.8

−1.0 −0.5 0.0 0.5 1.0
(RDA1, 44.5%)

(R
D

A
2,

 2
3.

4%
)

主湖 Main lake

淹没区 Inundation area

QHH.15
QHH.07

pH

TP

Temprature

NO3
−

TDP

DO

NO2
−

NH4
+

TN

TDS

SAL

KMNO4
−

0 2 4 6 8
F value

*
*
*

*

*

图 8    环境因子与物种分布相关的冗余分析

Fig. 8    Redundancy analysis showing the relationship between environmental factors and species distribution
模型经过ANOVA分析, 对模型贡献的F检验***P<0.001, *P<0.05

Data analysed by ANOVA, F-test for model contribution ***P<0.001, *P<0.05

12 期 张    炜等: 青海湖主湖区与湖水淹没区的细菌群落结构差异分析 1813



erosion to climate change in different time scales in Buha
River  [J].  Journal  of  Earth Environment,  2021,  12(3):
279-287. [胡雅丹, 张飞, 范宣梅, 等. 布哈河流域不同时

间尺度下土壤侵蚀对气候变化的响应特征 [J]. 地球环

境学报, 2021, 12(3): 279-287.]
Yang Y X, Hu Z Y, Lu F Q, et al. Progress of recent 60
years’ climate change and its environmental impacts on
the Qinghai-Xizang Plateau [J].  Plateau Meteorology,
2022, 41(1): 1-10. [杨耀先, 胡泽勇, 路富全, 等. 青藏高

原近60年来气候变化及其环境影响研究进展 [J]. 高原

气象, 2022, 41(1): 1-10.]

[2]

Duan Y, Wu Y Z, Wu B X, et al. Hydrogen isotope com-
positions and influencing factors of n-Alkanes in orga-
nisms from the Qinghai Lake areas [J]. Acta Geologica
Sinica, 2018, 92(7): 1541-1550. [段毅, 吴应忠, 吴保祥,
等.  青海湖地区生物中正构烷烃及其氢同位素组成与

影响因素 [J]. 地质学报, 2018, 92(7): 1541-1550.]

[3]

Xiao F, Ling F, Du Y, et al. Evaluation of spatial-tempo-
ral  dynamics  in  surface  water  temperature  of  Qinghai
Lake from 2001 to 2010 by using MODIS data [J]. Jour-
nal of Arid Land, 2013, 5(4): 452-464.

[4]

Zhang G,  Xie  H,  Yao T,  et  al.  Quantitative  water  re-
sources assessment of Qinghai Lake basin using Snow-
melt  Runoff  Model  (SRM) [J].  Journal  of  Hydrology,
2014(519): 976-987.

[5]

Wang T C, Lu L H, Liu G X, et al. Analysis of lakeside
wetland evolution and driving factors  around Qinghai
Lake [J]. Journal of China Institute of Water Resources
and Hydropower Research, 2020, 18(4): 274-283. [王天

慈, 卢丽华, 刘国祥, 等. 青海湖湖滨湿地演变与驱动因

素分析 [J]. 中国水利水电科学研究院学报, 2020, 18(4):
274-283.]

[6]

Liu Y. Study on mechanism of Microbial-Driven Nitro-
gen migration and transformation based on watershed wa-
ter cycle-taking Qinghai Lake basin as an example [D].
Shanghai: East China Normal University, 2019: 1-132.
[刘扬. 基于流域水循环的微生物驱动氮素迁移转化机

理研究——以青海湖流域为例 [D]. 上海: 华东师范大

学, 2019: 1-132.]

[7]

Zhang J, Shen H, Wang H, et al. Salinity and seasonality
shaping free-living and particle-associated bacterioplank-
ton community assembly in lakeshores of the northeas-
tern Qinghai-Tibet Plateau [J]. Environmental Research,
2022(214): 113717.

[8]

Ren Z, Wang F, Qu X, et al. Taxonomic and functional
differences between microbial communities in Qinghai
Lake and its input streams [J]. Frontiers in Microbiology,
2017(8): 2319.

[9]

Arnosti C, Wietz M, Brinkhoff T, et al. The biogeoche-
mistry of marine polysaccharides: sources, inventories,
and bacterial drivers of the carbohydrate cycle [J]. An-
nual Review of Marine Science, 2021, 13(1): 81-108.

[10]

Zhang M, Zhang Y, Yang Z, et al. Spatial and seasonal[11]

shifts in bloom-forming cyanobacteria in Lake Chaohu:
Patterns and driving factors [J]. Phycological Research,
2016, 64(1): 44-55.
Probert H M, Gibson G R. Bacterial biofilms in the hu-
man gastrointestinal tract [J]. Current Issues in Intestinal
Microbiology, 2002, 3(2): 23-27.

[12]

Liu S, Moon C D, Zheng N, et al. Opportunities and chal-
lenges of using metagenomic data to bring uncultured mi-
crobes into cultivation [J]. Microbiome, 2022, 10(1): 1-
14.

[13]

Nemergut D R, Costello E K, Hamady M, et al. Global
patterns in the biogeography of bacterial taxa [J]. Envi-
ronmental Microbiology, 2011, 13(1): 135-144.

[14]

Huo D. The study on ecology of cyanobacterial bloom
based on next-generation DNA sequencing [D]. Tianjin:
Tianjin Agricultural University, 2018: 1-57. [霍达. 基于

DNA高通量测序技术的蓝藻水华生态学研究  [D].  天
津: 天津农学院, 2018: 1-57]

[15]

Ao H, Wu C, Xiong X, et al. Water and sediment quality
in Qinghai Lake, China: a revisit after half a century [J].
Environmental Monitoring and Assessment, 2014, 186(4):
2121-2133.

[16]

Caporaso J G, Lauber C L, Walters W A, et al. Global
patterns of 16S rRNA diversity at a depth of millions of
sequences per sample [J].  Proceedings of the National
Academy of  Sciences  of  the  United States  of  America,
2011, 108(Suppl 1): 4516-4522.

[17]

Bolyen E, Rideout J R, Dillon M R, et al. Reproducible,
interactive, scalable and extensible microbiome data sci-
ence using QIIME 2 [J].  Nature Biotechnology,  2019,
37(8): 852-857.

[18]

Bolger A M, Marc L, Bjoern U. Trimmomatic: a flexible
trimmer for Illumina sequence data [J]. Bioinformatics,
2014, 30(15): 2114-2120.

[19]

Edgar R C. Updating the 97% identity threshold for 16S
ribosomal RNA OTUs [J]. Bioinformatics, 2018, 34(14):
2371-2375.

[20]

Quast  C,  Pruesse  E,  Yilmaz  P,  et  al.  The  SILVA  ri-
bosomal RNA gene database project: improved data pro-
cessing and web-based tools [J]. Nucleic Acids Research,
2013, 41(D1): D590-D596.

[21]

Yang J, Ma L, Jiang H, et al. Salinity shapes microbial di-
versity and community structure in surface sediments of
the Qinghai-Tibetan Lakes [J]. Scientific Reports, 2016,
6(1): 25078.

[22]

Huo D, Chen Y X, Liu P, et al. Molecular detection of
microbial  communities  associated with microcystis  vs
synechococcus dominated waters in Tianjin, China [J].
Journal  of  Oceanology  and  Limnology,  2018,  36(4):
1145-1156.

[23]

Cai F, Li S, Zhang H, et al.  Nodosilinea hunanesis  sp.
nov.  (Prochlorotrichaceae,  Synechococcales)  from  a
freshwater  pond  in  China  based  on  a  polyphasic  ap-

[24]

1814 水   生   生   物   学   报 46 卷

https://doi.org/10.3969/j.issn.0001-5717.2018.07.014
https://doi.org/10.13244/j.cnki.jiwhr.20200100
https://doi.org/10.3969/j.issn.0001-5717.2018.07.014
https://doi.org/10.13244/j.cnki.jiwhr.20200100


proach: 5 [J]. Diversity, 2022, 14(5): 364.
Radzi R, Muangmai N, Broady P, et al. Nodosilinea sig-
niensis sp. nov. (Leptolyngbyaceae, Synechococcales), a
new terrestrial cyanobacterium isolated from mats collec-
ted on signy island, south orkney islands, antarctica [J].
PLoS One, 2019, 14(11): e0224395.

[25]

Perkerson Ⅲ  R  B,  Johansen J  R,  Kovácik  L,  et  al.  A
unique Pseudanabaenalean (cyanobacteria) genus Nodo-
silinea Gen. Nov. based on morphological and molecular
data1 [J]. Journal of Phycology, 2011, 47(6): 1397-1412.

[26]

Zorz J K, Sharp C, Kleiner M, et al. A shared core micro-
biome  in  soda  lakes  separated  by  large  distances  [J].
Nature Communications, 2019, 10(1): 4230.

[27]

Reis M P, Dias M F, Costa P S, et al. Metagenomic signa-
tures of a tropical mining-impacted stream reveal com-
plex microbial and metabolic networks [J]. Chemosphere,
2016(161): 266-273.

[28]

Randall  C  W,  David  B.  Nitrite  build-up  in  activated
sludge resulting from temperature effects [J]. Water Pol-
lution Control Federation, 1984, 56(9): 1039-1044.

[29]

Zhang L, Li S S, Li D H. Influence of bentic algae on the
phosphorus fractions in soils in water-level-fluctuating
zone [J]. Acta Hydrobiologica Sinica, 2014, 38(4): 651-
656. [张浪, 李双双, 李敦海. 底栖藻类对消落带土壤中

各形态磷的影响 [J]. 水生生物学报, 2014, 38(4): 651-
656.]

[30]

Leoni  C,  Volpicella  M,  Fosso  B,  et  al.  A  differential
metabarcoding approach to describe taxonomy profiles of
bacteria and archaea in the saltern of Margherita di Sa-
voia (Italy) [J]. Microorganisms, 2020, 8(6): 936.

[31]

Mao Y, Wei J, Zheng Q, et al. Roseibacterium beibuen-
sis sp. nov., a novel member of roseobacter clade isolated
from beibu gulf in the south China sea [J]. Current Micro-
biology, 2012, 65(5): 568-574.

[32]

THE DIFFERENCE IN BACTERIAL COMMUNITY STRUCTURE BETWEEN
THE MAIN STREAM AREA AND THE LAKE INUNDATION

AREA OF QINGHAI LAKE

ZHANG Wei1, ZHOU Xin-Ya2,3, MA Kai-Li4, LI Hua2, YU Gong-Liang2, AO Hong-Yi2 and HUO Da2

(1. College of Chemistry and Chemical Engineering, Qinghai Normal University, Xining 810000, China; 2. CAS Key Laboratory of
Algal Biology, Institute of Hydrobiology, Chinese Academy of Sciences, Wuhan 430072, China; 3. University of Chinese Academy of

Sciences, Beijing 100080, China; 4. Qinghai National Park Research Monitoring and Evaluation Center, Xining 810000, China)

Abstract: Qinghai Lake is the largest saltwater inland lake in China, and its watershed contains a variety of water bo-
dies with different functions. However, differences in microbial community structure and diversity among different wa-
ter bodies in the Qinghai Lake basin are still lacking in research. This study compares the microbial community struc-
ture of Qinghai Lake with that of the lakeside inundation zone. Using 16S rRNA high-throughput sequencing techno-
logy, we investigated the similarities and differences in microbial community composition of water bodies under diffe-
rent environmental conditions. The results showed that the highest relative abundance at the taxonomic level in the
main lake and the submerged area of Qinghai Lake were Proteobacteria (44.8%), Bacteroidetes (25.9±7.8)%, Cya-
nobacteria (13.6±5.4)%, Actinobacteria (7.54±9)% and Tenericutes (3.32±2)%. The structure of microbial diversity in
the main area of Qinghai Lake did not differ significantly between sites, but differed significantly from the submerged
area. The overall microbial diversity was significantly higher in the submerged area than in the main lake. Some of the
microbial taxonomic genera showed significant differences in distribution between the two lakes, suggesting adapta-
tions of these bacteria to environmental characteristics. The widespread distribution of Nodosilinea algae in the main
lake of Qinghai Lake may play an important role in the carbon cycling process of alkaline lakes in the plateau. The re-
sults of the analysis of water chemistry indicators showed that the main chemical indicators affecting the microbiologi-
cal differences between the two types of water bodies were pH, total phosphorus and water temperature. This study has
important implications for gaining insights into how the environment shapes the microbial community structure of
brackish water bodies.

Key words: Qinghai  Lake;  Inundation  area;  Bacterial  community  structure;  High-throughput  sequencing;  Cya-
nobacteria
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