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摘要：雅鲁藏布江是重要的国际河流之一，也是全球生态系统最为敏感和脆弱的区域。真核浮游植物在维持该河流生态系统平

衡中发挥着重要的作用，为揭示雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋河、帕隆藏布真核浮游植物群落多样性、时空分布特征及

其关键驱动因子，本研究基于高通量扩增子测序技术对该流域春季、夏季、秋季三个季节开展了真核浮游植物多样性格局及其

驱动因子研究。研究结果显示：该流域三个季节共鉴定出真核浮游植物 6723 个 ASVs，隶属于 8 门 39 纲 87 目 100 科 265 属，

三个季节真核浮游植物物种组成淡色藻门丰度均最高；总体上 Shannon 多样性、Simpson 多样性和 Pielou 均匀度指数均表现为

春季 > 夏季 > 秋季，在季节上均存在极显著差异（P < 0.001）。真核浮游植物群落在季节上存在极显著差异（P < 0.001）。

夏季真核浮游植物群落构建由随机性过程主导，春季和秋季由确定性过程主导。三个季节均存在极显著的地理衰减趋势（P < 

0.001）、海拔衰减趋势（P < 0.001）和环境衰减趋势（P < 0.001）。真核浮游植物群落间的相互作用均以协作为主。环境因素

在三个季节中对群落的解释度均显著高于地理因素和海拔因素，春季真核浮游植物群落的关键驱动环境因子是pH、溶解氧（DO）、

水温（WT）、浊度（TUR）、氨态氮（NH4
+-N）、海拔（ALT）；夏季为电导率（EC）和水温（WT）；秋季为水温（WT）、

溶解氧（DO）、电导率（EC），三个季节真核浮游植物群落均受到水温的极显著影响。本研究使用高通量扩增子测序技术分

析了该流域河流时空尺度上真核浮游植物群落结构，深入揭示了高原河流真核浮游植物群落分布模式和变化特征，为高原地区

微生物多样性保护与水生态健康管理提供了重要依据。 
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Abstract:  

The Yarlung Tsangpo River is one of the world's major international rivers and also one of the most sensitive and fragile 

ecosystems globally. Eukaryotic phytoplankton play a vital role in maintaining the ecological balance of this river ecosystem. To 

reveal the diversity, spatiotemporal distribution characteristics, and key driving factors of eukaryotic phytoplankton communities 

in the Nyang River and Palong Tsangpo, representative primary tributaries of the lower Yarlung Tsangpo River, this study 

employed high-throughput amplicon sequencing technology to investigate the diversity patterns and driving factors of eukaryotic 

phytoplankton across three seasons spring, summer, and autumn—in this watershed. Results revealed that 6,723 ASVs of 

eukaryotic phytoplankton were identified across the three seasons, belonging to 8 phyla, 39 classes, 87 orders, 100 families, and 

265 genera. The Phaeophyceae phylum exhibited the highest abundance in species composition throughout all seasons. Overall, 

Shannon diversity, Simpson diversity, and Pielou's evenness index exhibited a pattern of spring > summer > autumn, with highly 

significant seasonal differences (P < 0.001). Eukaryotic phytoplankton communities showed highly significant seasonal 

differences (P < 0.001). Summer eukaryotic phytoplankton community assembly was dominated by stochastic processes, while 

spring and autumn communities were dominated by deterministic processes. All three seasons exhibited highly significant 

geographic decay trends (P < 0.001), elevation decay trends (P < 0.001), and environmental decay trends (P < 0.001). Interactions 

among eukaryotic phytoplankton communities were predominantly cooperative. Environmental factors significantly explained 

more community variation than geographic and altitude factors across all seasons. Key environmental drivers for spring 

eukaryotic phytoplankton communities were pH, dissolved oxygen (DO), water temperature (WT), turbidity (TUR), ammonium 

nitrogen (NH₄⁺-N), and altitude (ALT); summer: electrical conductivity (EC) and water temperature (WT); autumn: water 

temperature (WT), dissolved oxygen (DO), and electrical conductivity (EC). Water temperature exerted a highly significant 

influence on eukaryotic phytoplankton communities across all three seasons. This study employed high-throughput amplicon 

sequencing to analyze the spatiotemporal structure of eukaryotic phytoplankton communities in the river basin. It revealed the 

distribution patterns and variation characteristics of eukaryotic phytoplankton communities in plateau rivers, providing crucial 

evidence for microbial diversity conservation and aquatic ecosystem health management in plateau regions. 
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真核浮游植物是一类具有叶绿素、能进行光合作用且无真正根、茎、叶分化的植物[1]。作为河流生态

系统中重要的初级生产者，在生态系统的能量流动和物质循环中起着关键作用[2]。其群落组成与分布对环

境变化高度敏感，能在一定程度上反映水体环境质量，是评估生态系统健康状况的重要指标
错误!未找到引用源。错误!

未找到引用源。
。真核浮游植物群落构建机制及多样性受地理、环境等多因素影响

错误!未找到引用源。错误!未找到引用源。
。因此，

研究真核浮游植物群落构建机制与时空分布模式，对深入认识其生态功能以及全球气候变化背景下的生物

多样性具有重要意义[9]。 

目前，有关海洋真核浮游植物群落构建机制的研究已有报道[10][11]，然而，针对高寒河流这类特殊生境

基于高通量扩增子测序技术系统解析真核浮游植物群落时空分布格局及群落构建机制的研究仍相对有限
[12]。传统的浮游植物研究多依赖形态学鉴定方法，该方法主要是借助显微镜对物种进行鉴定分类，受人为

主观因素影响较大，存在一定的局限性[13]。基于传统的形态学鉴定方法，多项研究揭示了不同流域浮游植

物的组成特征与环境驱动因子。例如，周宇健等发现淮河流域以硅藻为优势类群，绿藻次之[14]；陶敏等揭

示了沱江浮游植物全年以硅藻为主，其分布受 pH、水温和营养状态共同影响[15]；李晓东等基于形态学鉴

定方法发现在雅鲁藏布江中游硝态氮和水温是影响浮游植物群落结构的关键环境因子[16]。这些研究初步

揭示了部分河流中浮游植物的优势类群及其与环境因子的关系，为理解浮游植物生态提供了基础认识。然

而，由于形态学鉴定方法在物种分辨率等方面存在明显不足，难以深入揭示河流中真核浮游植物的群落构

建机制。近年来，高通量扩增子测序技术的发展为系统解析浮游植物群落结构提供了新的技术路径，并且

已广泛应用于河流浮游植物多样性与分布格局的研究中[17][19]。例如，周宇恒等利用该技术揭示了长江流域

浮游植物多样性与环境因子的密切关系[20]；何瑞等发现赣江浮游植物分布受 pH 和总磷等因子的显著驱动
[21]；Zhang 等通过比较 18S rRNA 基因 V4 区与 V9 区的扩增效果，发现 V9 区在鉴定更广泛分类范围的微



生物物种方面比 V4 区更有效[22]。尽管如此，目前针对雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋河、帕隆藏布

利用 18S rDNA V9 区进行高通量扩增子测序技术的研究仍相对匮乏。 

雅鲁藏布江位于青藏高原，是西藏境内主要的高寒水系。雅鲁藏布江大峡谷是青藏高原最大的水汽通

道，孕育着高原上丰富的生物，为了适应高海拔的极端生存环境，该区域的生物具有自身特殊的演化规律

和生存策略[23]。由于地处高寒海拔地带，其地表植被覆盖率较低，生态系统十分脆弱，是典型的生态敏感

区[24,25]。探究该流域真核浮游植物的时空分布模式及群落构建的关键驱动因子对保护该流域生态具有重要

的意义。本研究旨在采用高通量扩增子测序技术[26]从时空尺度上对雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋

河、帕隆藏布 34 个样点真核浮游植物群落进行对比分析，系统阐明该流域真核浮游植物群落多样性、时

空分布格局及关键驱动因子，研究结果将为该流域生态系统的保护和管理提供科学依据，在基于形态学研

究的基础上进一步填补该流域基于分子生态学探究真核浮游植物群落的空白。 

1 材料与方法 

1.1 研究区域与样点设置 

雅鲁藏布江下游从西藏米林县派镇至墨脱县巴昔卡，位于西藏自治区东南部，该流域峡谷密布[27]，河

段长 496km，海拔介于 644m-4540m，平均海拔 2909m[28]，水面落差 2725m，集水面积近 5 万 km2[29]，该

河段属于山地亚热带与热带气候的交汇之地[30]，分布着少量的亚热带常绿阔叶林、山地热带雨林和季雨林

等森林类型[31]。本研究主要聚焦于雅鲁藏布江下游主要的代表性一级支流尼洋河和帕隆藏布[32]。雅鲁藏布

江下游降雨和冰雪融水为主要的补给水源，年最大降水量达 4000 毫米。由于其独特的地形地貌和气候特

征，该流域具有复杂多样的生态系统和丰富的生物资源，为生物多样性研究提供了基础。本研究于 2022

年 5 月（春季）、2023 年 7 月（夏季）和 10 月（秋季）对雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋河、帕隆

藏布流域 34 个样点（图 1）进行了真核浮游植物样品采集和理化因子的测定。 

 

图 1 雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋河、帕隆藏布采样点分布 

Fig.1 Distribution of sampling sites in the Nyang River and Parlung Tsangpo,  



representative first-order tributaries of the lower Yarlung Tsangpo. 

1.2 真核浮游植物样品采集及鉴定 

真核浮游植物样品采集河流水面以下约 50 cm 处的表层水样 9 L，将原水样通过孔径为 200 μm 的尼

龙过滤网去除杂质，装入 10 L 的样品瓶中，每个样点取三份重复水样。随后立即将水样经 0.22 μm 聚碳酸

酯膜（Millipore 公司）进行抽滤，将抽滤后含有水体 DNA 的样品按照编号放入无菌冻管中装封，并用锡

纸包裹，随后立即放入液氮中保存，最后将含有 DNA 样品的滤膜送至诺禾致源公司（北京）进行 DNA 提

取。三个季节理论上应该得到 306（34×3×3）份含有水体 DNA 的样本，但公司测序过程中剔除低质量

的样品后最终春季测定出 102 份水体样本，夏季测定出 97 份水体样本，秋季测定出 102 份水体样本，三

个季节一共得到 301 份水体样本。 

1.3 水环境因子的测定 

水体样品采集的过程中，水体理化因子现场用便携式多功能水质参数仪进行测定。使用 HI-98193

（HANNA, 意大利）测水体溶解氧浓度（dissolved oxygen, DO）；使用高精度便携式多参数综合水质测定

仪 HI-98195（HANNA, 意大利）测水体电导率（electric conductivity, EC）、酸碱度（pH）和水温（water 

temperature, WT）；使用 HI98703（HANNA, 意大利）测浊度（turbidity, TUR）；使用 FP-111 直读式流速

仪（Globalwate, 美国）测水体流速（water velocity, v）。参照水和废水监测分析方法（第四版）和地表水

环境质量标准（GB3838-2002）[33,34]于室内完成总氮（total nitrogen, TN）、总磷（(total phosphorus, TP）、

氨态氮（ammonia nitrogen, NH4
+-N）和化学需氧量（chemical oxygen demand, COD）的测量。使用全球定

位系统（Explorist500, 美国麦哲伦公司）测样点经度、纬度（latitude, LAT）和海拔（altitude, ALT）高度，

上述指标均是现场测得，并重复测定 3 次。 

1.4 DNA 提取和高通量测序 

样品 DNA 的提取和高通量测序均由北京诺禾致源生物科技有限公司完成，采用 CTAB 方法对环境样

本 DNA 进行提取，并用 1%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 的纯度和浓度，取适量的样品于离心管中，使用无

菌水稀释样品至 1 ng/μL 。使用以下引物 1391f（ 5'-GTACACACCGCCCGTC-3' ）和 1510r （ 5'-

TGATCCTTCTGCAGGTTCACCTAC-3'）对 18S rDNA V9 高变异区进行 PCR 扩增。使用 New England 

Biolabs 公司高效和高保真的酶 Phusion® High-Fidelity PCR Master Mix with GC Buffer 进行 PCR 扩增，确

保扩增效率和准确性。PCR 反应体系为 Phusion Master Mix(2×)15 μL，包括 6 μM 上游下游引物各 1.5 μL，

1 ng/μL 的 gDNA 10 μL，无菌水 2 μL。反应程序：98℃预变性 1 min；30 个循环包括(98℃，10 s；50℃，

30 s；72℃，30 s)；72℃终延伸 5 min。PCR 产物使用 2%浓度的琼脂糖凝胶进行电泳检测。使用 TruSeq 

DNA PCR-Free Sample Preparation Kit 建库试剂盒(Illumina 公司)进行基因文库的构建。构建好的文库经过

Qubit 定量和文库检测合格后，由诺禾致源公司(北京，中国)在 Illumina NovaSeq 6000 的 PE 250 测序平台

上进行高通量测序[35]。 

1.5 数据处理 

利用 QIIME2（version 2023.05）软件中的 DADA2 插件对测序公司提供的质控数据(clean data)进行分

析生成扩增子序列变体 ASV，随后进行抽平处理以用于后续分析。将 ASVs 与 Silva138.2 数据库进行对比

且结合国际藻类数据库 AlgaeBase（https://www.algaebase.org/）进行物种的挑选，并将数据做了稀释曲线

分析，确保测序深度能够捕捉大部分的多样性，处理后共获得 6723 个 ASVs 用于本文的数据分析。 

1.6 统计分析 

使用 R（version 4.4.1）软件的“vegan”包分析计算真核浮游植物群落 α 多样性（Shannon 指数、Simpson

指数、Pielou 指数、Richness 指数）；使用“vegan”、“picante”、“dplyr”、“RColorBrewer”、“ggprism”、

“ggplot2”包分析计算显著性并进行图形可视化；为探究地理距离、环境距离和海拔距离与真核浮游植物

群落 Bray-Curtis 相似性的关系，使用“vegan”、“ggplot2”和“geosphere”包对群落 Bray-Curtis 相似性

随地理距离、海拔距离变化的衰减特征进行分析
错误!未找到引用源。

，其中，地理距离使用 R 语言中的“geosphere”

包基于采样点的经纬度进行计算，而环境距离则是基于 Euclidean 距离进行计算；使用“Hmisc”、

“minpack.lm”、“stats4”包计算中性群落模型（Neutral Community Model, NCM）中的物种平均相对丰



度、出现频率
错误!未找到引用源。

；为了量化确定性和随机性过程在真核浮游植物群落构建中的相对重要性，使用

“ggpubr”和“NST”包计算校正随机率（Modified Stochasticity Ratio, MST）；利用“psych”包进行 Spearman

相关性分析，筛选具有相关性（|R| > 0.6, P < 0.05）的节点进行网络构建[38]，再利用 Gephi（version 0.10.1）

软件对群落共现网络进行可视化分析；使用核心绘图包“linkET”、“tidyverse”、“Hmisc”、“openxlsx”

等基于 Mantel Test（Spearman 相关系数）检验各季节真核浮游植物群落以及 α 多样性（Shannon 指数、

Simpson 指数、Pielou 指数、Richness 指数）与环境因子之间的相关性并进行图形可视化；利用“vegan”

包采用方差分解分析(variation partitioning analysis, VPA)解析环境因素、地理因素和海拔因素对真核浮游植

物群落变化的相对贡献。 

2 结果与分析 

2.1 真核浮游植物群落结构及 α 多样性 

雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋河、帕隆藏布春、夏、秋三个季节共鉴定到 6723 个 ASVs，隶属

于 8 门 39 纲 87 目 100 科 265 属。在所有样点中，门水平上优势类群（相对丰度 > 1%）共有 4 个，分别

为淡色藻门（Ochrophyta，79.53%）、绿藻门（Chlorophyta, 10.21%）、甲藻门（Dinoflagellata, 6.22%）、

隐藻门（Cryptophyta, 3.38%）。其他类群如轮藻门（Charophyta, 0.03%）、裸藻门（Euglenophyta, 0.18%）、

定鞭藻门（Haptophyta, 0.41%）和红藻门（Rhodophyta, 0.05%）占比较少，共占 0.66%（图 2 a）。从季节

上看，春季鉴定出 3675 个 ASVs，隶属于 8 门 35 纲 77 目 88 科 208 属，夏季鉴定出 2787 个 ASVs，隶属

于 8 门 34 纲 79 目 89 科 214 属，秋季鉴定出 3285 个 ASVs，隶属于 8 门 34 纲 82 目 91 科 236 属。纲水

平上（图 2 b），从整体上看三个季节相对丰度排名前五的类群依次为金藻纲（Chrysophyceae, 63.15%）、

硅藻纲（Bacillariophyceae, 11.53%）、石莼纲（Ulvophyceae, 4.44%）、绿藻纲（Chlorophyceae, 4.32%）、

甲藻纲（Dinophyceae, 4.21%），其他类群共占 12.35%；从季节上看，春季相对丰度排名前五的类群依次

为金藻纲（Chrysophyceae, 60.37%）、硅藻纲（Bacillariophyceae, 11.75%）、隐藻纲（Cryptophyceae, 7.81%）、

甲藻纲（Dinophyceae, 3.99%）、绿藻纲（Chlorophyceae, 3.79%），其他类群共占 12.19%；夏季相对丰度

排名前五的类群依次为金藻纲（Chrysophyceae, 55.54%）、硅藻纲（Bacillariophyceae, 17.39%）、石莼纲

（Ulvophyceae, 6.39%）、绿藻纲（Chlorophyceae, 5.60%）、甲藻纲（Dinophyceae, 5.09%），其他类群共

占 9.99%；秋季相对丰度排名前五的类群依次为金藻纲（Chrysophyceae, 70.25%）、硅藻纲（Bacillariophyceae, 

7.33%）、石莼纲（Ulvophyceae, 4.92%）、绿藻纲（Chlorophyceae, 3.79%）、甲藻纲（Dinophyceae, 3.75%），

其他类群共占 9.96%。对雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋河、帕隆藏布不同季节真核浮游植物群落 α

多样性进行差异性分析（图 2 c-f），研究结果显示，春季 Simpson 多样性、Shannon 多样性指数和 Pielou

均匀度指数均表现为春季 > 夏季 > 秋季，并且 Simpson 多样性和 Pielou 均匀度指数在三个季节之间均

存在极显著差异（P < 0.001），Shannon 多样性指数表现为春夏与春秋两季之间存在极显著差异（P < 0.001），

夏季与秋季存在显著差异（P < 0.01）；Richness 丰富度指数在三个季节上表现为春季 > 秋季 > 夏季，

在季节上均存在极其显著差异（P < 0.001）。 

2.2 真核浮游植物 β 多样性及距离衰减 

基于 Bray-Curtis 距离的主坐标分析结果表明，主坐标的第一轴和第二轴分别解释了雅鲁藏布江下游

代表性一级支流尼洋河、帕隆藏布真核浮游植物群落 21.97%和 12.46%的变化。相似性分析（ANOSIM）

结果表明（图 3 a），该流域真核浮游植物群落在季节上存在极其显著差异（R = 0.237，P < 0.001）。 

为揭示真核浮游植物群落与地理因素、环境因素和海拔因素之间的关系，采用距离衰减曲线探究地理

因素、环境因素和海拔因素对其群落构建过程的影响。真核浮游植物群落 Bray-Curtis 相似性与环境距离

（图 3 b）、地理距离（图 3 c）和海拔距离（图 3 d）的分析结果显示，三个季节均存在极其显著的环境

衰减（P < 0.001）、地理衰减（P < 0.001）和海拔衰减（P < 0.001）趋势，即在地理距离、环境距离和海

拔距离上，群落的相似性随距离的增加而呈显著的衰减效应，说明真核浮游植物的群落分布受地理因素、

环境因素和海拔因素共同影响。真核浮游植物群落环境衰减速率春季最快（Slope = -0.0000752, R2 = 0.127, 

P < 0.001），其后依次为秋季（Slope = -0.0000298, R2 = 0.014, P < 0.001）和夏季（Slope = -0.0000153, R2 



= 0.008, P < 0.001）；真核浮游植物群落地理衰减速率春季最快（Slope = -0.0916, R2 = 0.202, P < 0.001），

其后依次为秋季（Slope = -0.07, R2 = 0.111, P < 0.001）和夏季（Slope = -0.0529, R2 = 0.084, P < 0.001）；真

核浮游植物群落海拔衰减速率春季最快（Slope = -0.00747, R2 = 0.118, P < 0.001），其后依次为秋季（Slope 

= -0.00313, R2 = 0.015, P < 0.001）和夏季（Slope = -0.00206, R2 = 0.014, P < 0.001）[39]。 

 

 

图 2 雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋河、帕隆藏布真核浮游植物群落组成（a.门水平丰度；b.纲水平丰度）及 α 多样性

（c.Shannon 指数；d.Simpson 指数；e.Pielou 指数；f. Richness 指数）（***，P < 0.001；**，P < 0.01） 

Fig,2. Community composition of eukaryotic phytoplankton in the Nyang River and Parlung Tsangpo, representative first-order 

tributaries of the lower Yarlung Tsangpo: relative abundance at phylum (a) and class (b) levels, and α-diversity indices (c. Shannon; d. 

Simpson; e. Pielou evenness; f. Richness) (**, P < 0.01; ***, P < 0.001) 

2.3 真核浮游植物群落构建机制 

为了探究随机性和确定性影响对该流域河流真核浮游植物的群落构建的影响，利用 NCM 对三个季节

的生态过程的相对贡献率进行量化（图 4 a-c）。中性群落模型的 R2 值越高表示拟合程度越好，受随机性

的影响越大。参数 Nm 值越高，迁移速率越大，更多的个体在不同的地点之间迁移，导致物种在这些地点

之间的分布更加均匀。该流域中性模型结果显示，R2 表现为春季 0.823，夏季 0.802，秋季 0.683，表明随

机性过程在真核浮游植物群落构建中具有较高的贡献。为了进一步确定随机性过程还是确定性过程占主导，

本研究采用 MST 量化随机性和确定性对雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋河、帕隆藏布中真核浮游植

物群落构建过程中的相对贡献（图 4 d）。若 MST < 0.5，表明确定性过程占主导，MST > 0.5，则随机性

过程占主导。研究结果显示，三个季节的随机性过程占比为夏季（67.55%） > 春季（37.08%） > 秋季

（36.21%），确定性过程的占比为秋季（63.79%） > 春季（62.92%） > 夏季（32.45%）。总体而言，夏

季随机性过程占主导地位，春季和秋季确定性过程占据主导地位。 



 

 

图 3 雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋河、帕隆藏布真核浮游植物群落 β 多样性 

（a.群落 PCoA 分析；b.群落环境距离衰减；c.群落地理距离衰减；b.群落海拔距离衰减） 

Fig.3 β-diversity of eukaryotic phytoplankton communities in the Nyang River and Parlung Tsangpo, representative first-order 

tributaries of the lower Yarlung Tsangpo: a. PCoA of community structure; b. community distance–decay with environmental distance; 

c. community distance–decay with geographic distance; d. community distance–decay with elevational distance 

 

图 4 雅鲁藏布江下游支流尼洋河、帕隆藏布真核浮游植物群落中性模型（a.春季；b.夏季；c.秋季）和校正随机率（d.MST） 

Fig.4 Neutral community model of eukaryotic phytoplankton in the Nyang River and Parlung Tsangpo, representative first-order 



tributaries of the lower Yarlung Tsangpo: a. spring; b. summer; c. autumn; and d. modified stochasticity ratio (MST) 

2.4 真核浮游植物共现网络 

为探究雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋河、帕隆藏布真核浮游植物间的相互作用是以竞争还是协

作为主，分别对该流域河流 3 个季节的真核浮游植物群落进行共现网络分析（图 5）结果显示：三个季节

真核浮游植物群落之间均以正相关的边为主，表明真核浮游植物群落间以协同作用为主。春季、夏季、秋

季的模块化系数分别为 0.717、0.636、0.816 均大于 0.40（表 1），表明三个季节均存在模块化，且秋季的

模块化系数最高。春秋两季网络直径较小，表明网络结构相对于夏季更紧凑。正相关比例夏季（99.62%） > 

春季（92.20%） > 秋季（80.81%），这表明，夏季真核浮游植物群落间的协同关系最明显。春季群落网

络中边的数量（4100）、节点的数量（327）均多于夏、秋两季，说明春季的共现网络比夏、秋两季表现出

更强的网络复杂性。 

表 1 雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋河、帕隆藏布真核浮游植物群落共现网络的拓扑结构特征 

Tab.1 Topological characteristics of the co-occurrence network of eukaryotic phytoplankton communities in the Nyang River and 

Parlung Tsangpo, representative first-order tributaries of the lower Yarlung Tsangpo 

网络拓扑指标 春季 夏季 秋季 

节点数 327 170 254 

边数 4100 1311 3079 

连接部件 1 1 5 

网络直径 7 11 7 

平均度 25.076 15.424 24.244 

模块化系数 0.72 0.636 0.817 

图密度 0.077 0.091 0.096 

平均聚类系数 0.649 0.661 0.643 

平均路径长度 2.772 3.482 2.764 

正相关比例 92.20% 99.62% 80.81% 

负相关比例 7.80% 0.38% 19.19% 

 

图 5 雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋河、帕隆藏布真核浮游植物群落共现网络 

Fig.5 Co-occurrence network of eukaryotic phytoplankton communities in the Nyang River and Parlung Tsangpo, representative first-

order tributaries of the lower Yarlung Tsangpo 

2.5 真核浮游植物群落的关键驱动因子 

为探究环境因子对各季节真核浮游植物群落的影响，分别将春季、夏季、秋季三个季节真核浮游植物



群落和 α 多样性指数（Shannon 指数、Simpson 指数、Richness 指数、Pielou 指数）与水环境因素进行 Mantel 

Test 相关性分析。研究结果表明（图 6a-c）：pH、DO、WT、TUR、NH4
+-N、ALT 是春季真核浮游植物群

落的关键驱动因子；WT 和 EC 是夏季真核浮游植物群落的关键驱动因子；EC、DO、WT 是秋季真核浮游

植物群落的关键驱动因子。春季真核浮游植物 α 多样性与 pH、EC、TN 存在极显著相关性；夏季真核浮

游植物 α 多样性与 NH4
+-N、ALT、WT 存在极显著相关性；秋季真核浮游植物 α 多样性与 pH、WT、TUR、

DO、EC、COD、TP、ALT 存在极显著相关性。雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋河、帕隆藏布三个季

节理化因子调查分析已发表在前期文章上[40]。 

进一步采用方差分解分析（VPA）揭示地理因素、环境因素以及海拔因素对该流域河流真核浮游植物

群落差异的解释度，分析结果显示（图 6d-f）春季环境因素占 19.60%，地理因素占 5.81%，海拔因素占

1.64%；夏季环境因素占 24.71%，地理因素占 5.79%，海拔因素占 0%；秋季环境因素占 44.05%，地理因

素占 7.01%，海拔因素占 3.51%。研究结果表明三个季节环境因素对真核浮游植物群落结构的解释度均大

于地理因素和海拔因素，说明环境因素在三个季节真核浮游植物群落影响的相对贡献中均占主导地位。 

 
图 6 雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋河、帕隆藏布真核浮游植物群落与 α 多样性和环境因子 Mantel 分析（a.春季群

落；b.夏季群落；c.秋季群落）及 VPA 分析(d.春季；e.夏季；f.秋季）（pH：酸碱度，EC：电导率，DO：溶解氧，WT：水

温，TUR：浊度，v：流速，COD：化学需氧量，TP：总磷，TN：总氮，ALT：海拔，NH4
+-N 氨态氮） 

Fig.6 Mantel analysis between eukaryotic phytoplankton community composition, α-diversity and environmental factors (a. Spring 

community; b. Summer community; c. Autumn community), and variation partitioning analysis (VPA) (d. Spring; e. Summer; f. 

Autumn) in the Nyang River and Parlung Tsangpo, representative first-order tributaries of the lower Yarlung Tsangpo. (pH: acidity, EC: 

electrical conductivity, DO: dissolved oxygen, WT: water temperature, TUR: turbidity, v: flow velocity, COD: chemical oxygen demand, 

TP: total phosphorus, TN: total nitrogen, ALT: altitude, NH4
+-N: ammonia nitrogen) 

3 讨论  

3.1 真核浮游植物群落多样性与时空分布格局 

雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋河、帕隆藏布三个季节真核浮游植物群落结构主要以淡色藻门、

绿藻门、甲藻门、隐藻门为主，其他类群轮藻门、裸藻门、定鞭藻门和红藻门占比较少，该流域真核浮游

植物整体结构呈淡色藻门-绿藻门-甲藻门-隐藻门型，淡色藻在三个季节上均占绝对优势。淡色藻门共记载

23314 个物种，1781 个属，占藻类 38.18%，是藻类现存物种最丰富的门类，硅藻是淡色藻门中最丰富的



种类，占 65.86%[41]。淡色藻门在面对巨大的环境压力时表现出较强的耐受性，能适应极端生境[42]。硅藻

作为淡色藻门中最丰富的藻类，在水体的初级生产中扮演着至关重要的角色，能在低温、高山水域、极地

海域和贫营养化的水体等极端环境中生存繁殖，具有较强的生态适应性
错误!未找到引用源。2-错误!未找到引用源。

。有研究者

发现，在珠江流域绿藻门、硅藻门和蓝藻门在浮游藻类群落组成中占主导位置[46]，在某些水温相对较高的

水域中，尤其是在富营养化较强的水域中，蓝藻和绿藻在浮游植物的丰度中占优势地位[47]。导致这一差异

的原因可能与藻类的生境有关，例如不同区域的水温、光照、营养盐浓度以及其他环境因子等。雅鲁藏布

江下游代表性一级支流尼洋河、帕隆藏布地处青藏高原，生境极端，其复杂的高海拔环境、较低的水温、

光照强度的变化以及季节性的降水量变化可能对该流域真核浮游植物群落的结构产生重要影响[48]。 

本研究对该流域河流三个季节真核浮游植物的 Shannon 指数、Simpson 指数、Pielou 指数进行了差异

分析，发现春季真核浮游植物群落的 Shannon 指数、Simpson 指数、Pielou 指数均大于夏、秋两个季节，

可能是由于青藏高原独特的地理位置，春季处于冰川融水期[49]，水体浊度中等，且水力停留时间较长，同

时，水温较低且稳定，光照条件适中，并随着时间推移逐渐增强[50]，为多种真核浮游植物生长提供了适宜

的生长条件，使得群落中物种种类和数量较为丰富，多样性指数较高。夏季光照强度逐渐增强，降雨量大
错误!未找到引用源。

，导致水体泥沙聚集，洪水期流量与浊度同步陡增，真核浮游植物受强冲刷胁迫，减少了真核

浮游植物的停滞时间，使得真核浮游植物的多样性降低。秋季光照强度和时间逐渐减少，水体进入营养枯

竭状态从而抑制真核浮游植物的生长和繁殖，导致多样性指数相对较低
错误!未找到引用源。错误!未找到引用源。错误!未找到引用源。

。 

基于 Bray-Curtis 相似性分析，发现三个季节真核浮游植物群落相似性均随着地理距离、环境距离和

海拔距离的增加而呈现出显著的衰减趋势
错误!未找到引用源。错误!未找到引用源。

。无论是地理衰减、海拔衰减还是环境衰

减春季群落相对其他两个季节衰减趋势最强。本研究地理衰减效应在不同季节表现出不同强度，且地理衰

减效应为春季（Slope = -0.0916） > 秋季（Slope = -0.07） > 夏季（Slope = -0.0529），可能是春季由于季

节性冰川融水，水流量低，水体连通性减弱，真核浮游植物被动扩散受限
错误!未找到引用源。错误!未找到引用源。

，导致地

理衰减效应最显著。夏季的地理衰减效应最弱，可能因为夏季降水量增大导致河流流量增加，物种扩散能

力增强导致物种活动性强[38]。 

3.2 真核浮游植物的群落构建机制 

中性群落模型（NCM）和校正随机率（MST）在微生物群落构建的研究方法中都占据着重要的地位
[55]，集合群落理论认为，确定性过程和随机性过程共同决定了生物群落的构建过程[56]。燕炳成等在金沙江

真核浮游微生物的分布特征与影响因素研究中发现，扩散限制和环境筛选共同影响着该区域微生物的地理

分布，其中扩散限制主导微生物的群落构建过程[57]。在本研究中，夏季真核浮游植物群落构建以随机性过

程为主导，春季和秋季以确定性过程为主。这一研究结果表明真核浮游植物的群落的构建机制存在着明显

的季节性变化，随机性和确定性过程在不同程度上共同影响着真核浮游植物群落的构建机制[58]。可能是由

于青藏高原独特的地理位置，夏季受季风影响，降水量增加使得河流径流量增大、水体流速加快，高流量

不仅稀释了局部环境梯度使得环境过滤作用被削弱，同时增强了河流的连通性[54]，强烈的物理冲刷显著提

高了真核浮游植物的被动迁移率，形成了“高扩散率”，群落构建由随机扩散与生态漂变主导
错误!未找到引用源。

40 错误!未找到引用源。
。春季河流补给方式为冰川融雪、秋季处于低流量期，春秋两季河流连通性下降，水体流速

降低，真核浮游植物的生存环境相对稳定，群落构建趋于确定性过程主导[38]。 

3.3 真核浮游植物群落共现网络模式 

群落共现网络中，平均度和直径体现群落结构紧密性，密度与平均路径长度体现群落稳定性，物种间

协同与竞争作用由边的正负相关性体现
错误!未找到引用源。错误!未找到引用源。

。本研究共现网络分析显示：三个季节均以

正相关的边为主，说明在这三个季节中真核浮游植物群落之间的协同关系均强于竞争关系。春季的群落表

现出更多的相关性，节点和边的数量也均显著高于夏季和秋季，可能原因是地处青藏高原，由于春季冰川

融化，水温相对较低且水体处于贫营养状态，低营养[62]和低温[63]限制了该区域真核浮游植物细胞的分裂速

度，限制了物种的生长和繁殖速度，物种对资源的竞争强度降低，低温抑制群落间的竞争、低营养降低排

斥，为群落间的相互作用提供了更多的机会，共同造就了春季真核浮游植物“低温-寡营养”条件下以协同

作用为主的群落格局[64]。然而，除了低竞争促进真核浮游植物群落之间的协同作用外，强协作机制在塑造



真核浮游植物群落结构中也发挥着重要作用。在极端环境下，真核浮游植物群落物种间竞争减弱，更倾向

于相互协作来维持高原河流的水生态网络的稳定性[35]。雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋河、帕隆藏布

三个季节真核浮游植物群落之间的相互作用均已协作为主，可能是因为水体较不稳定，真核浮游植物群落

之间可能通过建立更多的正相关联系来增强群落稳定性，共同抵御外界环境的干扰[40]。 

3.4 真核浮游植物群落的关键驱动因子 

真核浮游植物群落与环境因子之间存在着密切的关系
错误!未找到引用源。5 错误!未找到引用源。

，其生长和分布受到各种

环境因子影响
错误!未找到引用源。

，如 WT、v、EC、pH 值等
错误!未找到引用源。错误!未找到引用源。

。VPA 分解分析结果表明，在

地理因素、环境因素和海拔因素三个影响因素中，环境因素是驱动雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋河、

帕隆藏布真核浮游植物群落结构变化最主要的因素。Mantel Test 检验结果显示，从整体看 pH、DO、WT、

TUR、EC、NH4
+-N、ALT 是影响各季节真核浮游植物群落的关键驱动因子，并且关键驱动因子从春季（pH、

DO、WT、TUR、NH4
+-N、ALT）到夏季（WT、EC），再到秋季（EC、DO、WT）关键驱动因子的数量

逐渐减少，呈现出由多因子综合作用向少数核心因子控制的转变趋势。在环境因素中 WT 在三个季节中均

是关键的驱动因子，这一发现与黄杰等在对同属高原生态类型的怒江流域的研究结果一致[70]。三个季节水

温普遍较低（5.06~18.92）[40]，可能是因为雅鲁藏布江流域地处青藏高原，冰川融水成为河流主要补给源
[71]，导致水体环境温度较低，影响真核浮游植物吸收营养盐的速率以及细胞内酶的活性，从而影响真核浮

游植物的生长繁殖和发育[72]2]，使得水温成为影响三个季节真核浮游植物群落构建的关键驱动因子。冰川

融水可能会给水体中微生物包括藻类带来营养物质，如 NH4
+-N、TN、TP[73]，促进水体中真核浮游植物的

生长。根据本研究水环境因子调查数据显示春季水体 pH 呈弱碱性[40]，这种环境通常有利于藻类生长[74]。

夏季进入丰水期，冰川融水和降雨量达到峰值，强烈的地表径流冲刷将大量泥沙带入水体，导致 EC 显著

升高，可能改变离子平衡或渗透压影响细胞代谢，高电导率抑制真核浮游植物生长，降低真核浮游植物的

丰度[49]；秋季随着水流减缓，水体复氧能力下降可能导致水体 DO 浓度显著下降，DO 是水体微生物

生存的必要条件，能够有效反映生物对水体作用的程度[75]，当溶解氧含量较低即水体氧气不足时，真核浮

游植物的生长会受到抑制[76]。本研究结果与拉萨河流域浮游植物群落结构与环境因子关系研究发现存在

差异，后者指出 COD 是拉萨河流域主要驱动因子。存在这一差异的原因可能是因为相比于雅鲁藏布江下

游拉萨河受人类活动影响较大，排污口密集，使得水体中的 COD 含量较高[77]，从而使得 COD 成为拉萨

河流域浮游植物群落构建的关键驱动因子。海拔在一定程度上也间接的影响着真核浮游植物的生长，海拔

升高造成了水文、水质和地貌等方面的改变，当海拔高度上升，水体温度降低[78]，真核浮游植物的生长受

到抑制。总之，多个环境因子共同驱动雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋河、帕隆藏布真核浮游植物群

落的构建过程，并且关键驱动因子存在季节性差异。 

4 结论 

本研究基于高通量扩增子测序技术探究了雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋河、帕隆藏布流域春、

夏、秋三个季节生态网络中真核浮游植物的群落结构、时空分布特征及其关键驱动因子。研究发现淡色藻

门、绿藻门、甲藻门、隐藻门均为三个季节的优势藻门，其中淡色藻门在春、夏、秋三个季节占据绝对优

势。该流域真核浮游植物群落夏季以随机性过程为主导，而春、秋两季以确定性过程为主导。三个季节真

核浮游植物群落间相互作用均以协同关系为主，且模块化程度高，表明真核浮游植物通过积极的种间互作

形成了稳定的共生网络，有助于群落应对外界环境变化，维持该流域生态系统功能。环境因素在三个季节

中对群落的解释度均显著高于地理因素和海拔因素，尽管影响该流域真核浮游植物群落的关键驱动因子存

在季节性差异，但 WT 是影响三个季节真核浮游植物群落的共同关键环境因子。本研究首次基于 18S rDNA

扩增子测序技术系统阐明了雅鲁藏布江下游代表性一级支流尼洋河、帕隆藏布真核浮游植物群落的构建机

制，揭示了环境因素中各环境因子在不同季节中的交替主导规律，为理解高寒河流生态系统生物多样性驱

动机制提供了理论依据，对高原河流生态保护与水资源管理具有重要参考价值。 
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