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摘  要：柴达木盆地湖泊生态系统作为干旱区关键的碳“汇”与“源”，其微生物驱动的碳代谢过程对维持区域碳平衡及响

应全球气候变化具有深远意义。本研究选取盆地内 8 个典型湖泊，采集水体和沉积物样本后利用宏基因组测序技术和多元统

计方法，系统解析了碳代谢微生物群落结构及其固碳特征对环境因素变化的响应。研究结果表明沉积物碳代谢微生物群落 al

pha 多样性指数除 Simpson 指数外显著高于水体（P < 0.001）。水体和沉积物碳代谢微生物均以假单胞菌门（Pseudomonad

ota）为优势菌群，但水体中蓝细菌门（Cyanobacteriota）为特有菌群，而沉积物中绿弯菌门（Chloroflexota）为特有菌群。总

有机碳（TOC）和归一化水分平衡指数（NWBI）分别是水体和沉积物碳代谢微生物群落结构变化最显著的驱动因素。水体

和沉积物碳代谢微生物均由确定性过程主导，但水体的随机性水平显著高于沉积物（P < 0.001）。此外，研究结果表明沉积

物微生物固碳路径的基因丰度显著强于水体（P < 0.05），且还原柠檬酸循环是水体和沉积物碳固定的共同核心路径。水体

碳代谢微生物菌群功能分布主要受 TOC 的调控，而沉积物则更易受到 NWBI 的影响。本研究可为预测气候变化背景下柴达

木盆地湖泊生态系统的微生物功能演变提供参考与补充。 
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Abstract：Lake ecosystems in the Qaidam Basin serve as critical carbon sinks and sources in arid regions. Microbially d

riven carbon metabolism in these ecosystems plays a vital role in sustaining regional carbon balance and mitigating global 

climate change. This study selected eight typical lakes across the basin. We collected water and sediment samples and appl

ied metagenomic sequencing and multivariate statistical methods to systematically explore how the community structure and

 carbon sequestration traits of carbon-metabolizing microbes respond to environmental variations. The results indicated that 

the alpha diversity indices of carbon-metabolizing microbial communities in sediments were significantly higher than those 

in water columns for all metrics except the Simpson index (P < 0.001). Carbon-metabolizing microbes in both water and s

ediments were predominantly affiliated with Pseudomonadota. Cyanobacteriota exclusively occurred in water columns, where

as Chloroflexota were unique to sediments. Total organic carbon (TOC) and normalized water balance index (NWBI) acted 
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as the primary driving factors for carbon-metabolizing microbial communities in water and sediments, respectively. Determi

nistic processes governed the assembly of carbon-metabolizing microbial communities in both water and sediments, while w

ater microbial communities exhibited a significantly higher level of stochasticity than sediment counterparts (P < 0.001). Fu

rthermore, microbial carbon fixation gene abundance was significantly higher in sediments than in water columns (P < 0.0

5), and the reductive citric acid cycle served as the core shared carbon fixation pathway for both water and sediment micr

obial communities. TOC primarily regulated the functional distribution of carbon-metabolizing microbial communities in wat

er, whereas NWBI dominated the functional variation of sediment microbial communities. This study provides supportive da

ta and complementary evidence for predicting microbial functional evolution of lake ecosystems in the Qaidam Basin under

 climate change. 
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随着我国“双碳”目标的提出，学者们对自然界各类生境碳转化过程及其微生物驱动的研究日益深

入。湖泊生态系统是地球重要的碳库，当中碳储量的微弱变化对全球的碳平衡和生物地球化学循环具有

深远意义[1]。微生物通过光合作用、呼吸作用、发酵过程和产甲烷过程驱动湖泊生态系统中碳的固定、

转化和储存，进而调控与湖泊生态系统有关联的大气圈、水圈之间的碳交换通量[2]。水体和沉积物是湖

泊生态系统中物理性质不同，但在维持生态系统功能方面有密切联系的两种生境[3]。沉积物作为湖泊生

态系统中重要的一部分，不仅捕获并固存了来自水体的沉降物质，还通过界面动态释放，在维持上层水

体营养平衡与生命代谢中扮演着关键角色[4]。湖泊水体生境中各类微生物主要通过光合作用和好氧呼吸

作用来完成 CO2 的固定和释放，并通过沉降作用向沉积物生境中输送碳源，而沉积物生境中的微生物则

通过厌氧呼吸和长期的碳埋藏过程来进行碳释放与封存[5]。整体上，湖泊生态系统水体和沉积物均是大

气中 CO2 等温室气体重要的“汇”与“源”，这在区域乃至全球碳循环都占据着重要且复杂的地位。 

柴达木盆地位于青藏高原东北部，是昆仑山、祁连山与阿尔金山环抱的封闭性高原内陆盆地，也是

中国海拔最高的大型盆地。盆地在极端的干旱效应的影响下，自然发育了生境各异的湖泊生态系统，并

塑造了各类生境中差异化的微生物群落结构与碳代谢功能特征[6]。受区域气候波动与地缘构造演化的双

重驱动，盆地内湖泊面积与水面高度经历了剧烈的时空波动，其演化过程主要以盐分高度浓缩、水面频

繁波动以及由常年性湖泊向干盐湖阶段持续转化循环为核心特征[7]。独特的高盐、贫营养、低温环境，

使其成为研究极端环境微生物参与生物地球化学循环的天然“实验室”，研究发现高盐生境显著筛选并

富集了具备特殊固碳、耐盐功能的微生物类群[8]。 

近年来，微生物驱动生境碳代谢过程已得到初步揭示。研究发现黄河小浪底水库原核生物群落及其

固碳功能群落在旱季表现出明显的空间异质性，且受水动力条件和生境因子的协同驱动[9]。青藏高原湖

泊生态系统中微生物调控的碳循环机理及其对环境变化的响应已成为研究热点区域。据报道青藏高原湖

泊微生物固碳途径随盐度梯度呈现规律性更替，表现为随着盐度升高，主要的固碳途径从还原乙酰辅酶

A 转变为卡尔文循环[10]。对青藏高原北部小柴旦湖和茶卡盐湖的相关研究发现湖泊表层沉积物中参与卡

尔文循环的固碳基因多样性和丰度较高，且盐度是微生物群落结构变化的驱动因素[11]。然而，目前关于

青藏高原及柴达木盆地湖泊微生物的研究多集中于典型湖泊的单一生境，如小柴旦湖、茶卡盐湖的表层

沉积物[12-14]，缺乏对湖泊水体和沉积物两种生境中碳代谢微生物群落与固碳功能的系统性比较分析。此

外，以往关于柴达木盆地湖泊微生物的研究多侧重于局部环境因子的影响[15]，缺乏从环境因子与气象因

子双重影响下解析微生物的群落的构建过程。综合来看，对该区域湖泊水体和沉积物生境中碳代谢微生

物群落结构与变化驱动因素及其固碳特征的研究仍然不足。 

基于此，本研究选取柴达木盆地的 8 个典型湖泊，采集湖泊水体和沉积物样品后，基于宏基因组测

序技术，对该区域湖泊碳代谢微生物及其固碳特征进行分析，同时，结合多元统计分析方法，以揭示碳

代谢微生物群落特征对环境因子和气象因子变化的响应分析。相关研究结果可为青藏高原东北部区域湖

泊生态系统碳代谢微生物群落结构与驱动因素及其固碳过程提供本底数据支撑。 



1 材料和方法 

1.1 样品的采集与处理 

2024 年 6 月采集柴达木盆地区域内的托素湖（TSL）、可鲁克湖（KLKL）、尕海（GHL）、小柴旦

湖（XCDL）、哈拉湖（HLL）、苏干湖（SGL）、冬给措纳湖（DJCNL）和尕斯库勒湖（GSKLL）。为

了更全面地研究不同湖泊碳代谢微生物的菌群特点，按照湖泊集水面积的大小对每个湖泊设置采样点，

按照样点设置的原则，主要分布在出入湖口和湖边，此次共采集水体和沉积物样本数目分别为 21 个和 1

9 个，具体样点分布见图 1。每个样点使用便携式取水器在距离水面以下（约 0.5 m）的位置处取水样约

5 L 放置在窄口无菌瓶中进行黑暗冷藏保存。在 24 h 内使用孔径为 0.22 μm，滤膜直径为 47 mm 的混

合纤维素酯（MCE）无菌滤膜（Millipore S-Pak Germany）进行抽真空过滤，得到富集微生物的滤膜后

放置在 50 mL 的离心管中-20℃下进行黑暗冷冻保存。待到实验室进行后续分析。剩余水样，送至实验

室进行水体营养盐浓度测定[16]。 

使用抓斗式底泥采集器，采集每个样点周围沉积物样品 3 份，混合均匀后放置在无菌的 50 mL 的离

心管中黑暗冷冻保存用于提取微生物总 DNA，另采集一份沉积物样品，装进自封袋中黑暗冷藏保存，用

于实验室检测沉积物物理化学因子[17]。在采样的同时，使用便携式 GPS 仪（中国）记录每个采样点的地

理位置信息。 

图 1 

采样点分布图 

Fig.1 The distributions of the sampling sites 

1.2 环境因子获取 

在采样的同时，使用便携式水质仪（EXO USA）原位检测水体温度（Temp）、溶解氧（DO）、pH

值、盐度（SAL）和总溶解固体（TDS）的浓度。另外实验室检测水体样本的总氮（TN）采用《水质 总

氮的测定 碱性过硫酸钾消解紫外分光光度法》（HJ 636-2012），氨氮（NH4
+-N）采用《水质 氨氮的测

定 流动注射-水杨酸分光光度法》（HJ 666-2013），硝态氮（NO3
--N）采用《水质 硝酸盐氮的测定 紫

外分光光度法》（HJ/T 346-2007），化学需氧量（COD）采用《水质 化学需氧量的测定 快速消解分光



光度法》（HJ/T 399-2007），五日生化需氧量（BOD5）采用《水质 五日生化需氧量（BOD₅）的测定 

稀释与接种法》（HJ 505-2009）标准，总有机碳（TOC）采用《水质 总有机碳的测定 燃烧氧化-非分散

红外吸收法》（HJ 501-2009），每个样点水体理化参数检测 3 次，求取平均值后作为该样点的最终数据

结果[14]。沉积物理化因子的检测包括 pH 值、总氮（TN）、总磷（TP）、有机碳（OC），采用参考标准

依次为：《土壤 pH 的测定》（NY/T 1377-2007）、《森林土壤氮的测定》（LY/T 1228-2015）、《森

林土壤磷的测定》（LY/T 1232-2015）、《土壤检测第 6 部分：土壤有机质的测定》（NY/T 1121.6-200

6），此外，沉积物中氨氮（NH4
+-N）和硝态氮（NO3

--N）浓度通过 AA3 全自动连续流动分析仪进行定

量测定，地理位置信息采用便携式 GPS 仪，测定采样点的经度（Lon）、纬度（Lat）和海拔（Alt）信息
[18]。此外，基于 ERA5 再分析数据，使用克里金空间插值法对采样点 6 月的平均气温（AT）、总降水（

Pr）、总蒸散发（Ev）和归一化水分平衡指数（NWBI）进行数据获取和计算，其中𝑁𝑊𝐵𝐼 =
𝑃𝑟−|𝐸𝑣|

𝑃𝑟+|𝐸𝑣|
，N

WBI 能够更全面反映柴达木盆地极端的干旱效应与负水分平衡状态，且能有效规避气象因子间的共线性

干扰。水体和沉积物环境因子具体结果分别见附表 1 与附表 2。 

1.3 总 DNA 的提取和宏基因组测序分析 

采用 FastDNA® Spin Kit for Soil 试剂盒提取滤膜及沉积物样本中的微生物总 DNA，具体操作步

骤严格遵循厂商提供的标准说明书。提取后的 DNA 样本经 2%琼脂糖凝胶电泳进行完整性与质量评估。

检测合格的样本随后送往上海美吉生物医药科技有限公司开展宏基因组测序分析[16]。 

宏基因组测序和分析流程主要包括以下步骤：①文库构建与高通量测序：依托 Illumina NovaSeq 平

台进行测序，采用 Covaris M220 将基因组 DNA 随机剪切成约 400bp 的片段，构建 Paired-End 文库后，

原始数据经 Fastp（v.0.20.0）质控（剔除长度 < 50bp、质量值 < 20 及含 N 碱基的序列）获得有效序列

（Clean Reads）。②序列组装与基因预测：使用 Megahit（v.1.1.2）对有效序列进行拼装，保留长度 ≥

 1000bp 的 Contigs 并通过 MetaGene 开展基因预测。用 CD-HIT（4.6.1）对所有样品的预测基因进行聚

类，选取各聚类中最长序列构建非冗余基因集。③序列比对与定量计算：使用 SOAPaligner（v.2.21）软

件，分别将每个样品的高质量序列与非冗余基因集进行对比分析，并基于 RPKM（Reads Per Kilobase 

Million）法统计各基因在不同样品中的丰度信息，实现基因水平的定量分析。④功能注释与物种丰度解

析：通过 Diamond（v.0.8.35）将非冗余基因集与 Non-Redundant Protein Sequence Database（NR）和 K

yoto Encyclopedia of Genes and Genomes（KEGG）数据库进行比对（e-value 设为 1e-5），针对碳代谢

相关基因（ko01200）构建子集，获取物种归属与功能注释信息，为定义本论文的碳代谢微生物，我们首

先利用 KEGG 数据库对宏基因组数据进行功能注释，筛选出属于碳代谢通路（ko01200）的所有基因后

，将注释到的所有隶属于 ko01200 的基因归属到其对应的物种上。进行不同水平上的分类后，基于 KO

编号丰度信息通过 RPKM 计算得到碳代谢微生物的多样性指数，并根据所属基因的丰度总和计算该物种

的累积丰度[19-20]。 

1.4 统计分析 

使用 R 软件的“vegan”包计算水体和沉积物碳代谢微生物群落的 alpha 多样性指数，包括 Chao1 丰

富度指数、Shannon 多样性指数、Simpson 多样性指数和 Pielou 均匀度指数，并基于 Mann-Whitney U 检

验分析水体和沉积物碳代谢微生物群落的 alpha 多样性之间的差异性[21]。采用 Spearman 相关分析解析环

境因子对不同生境微生物 alpha 多样性之间的相关关系，基于 Bray-Curtis 距离进行非度量多维尺度分析

（Non-metric multidimensional scaling，NMDS）和相似性分析（ANOSIM）检验以揭示碳代谢微生物群

落结构的生境差异性。通过方差膨胀因子（VIF）剔除共线性环境变量（VIF > 10）后，利用冗余分析（

RDA）评估环境因子对碳代谢微生物群落结构变化的贡献[22]。构建碳代谢微生物水体及沉积物共现网络

，并利用 Zi-Pi 图识别网络的连接器（Connectors）和模块枢纽（Module hubs）等关键拓扑角色，通过节

点内连通度（Zi）和参与系数（Pi）将微生物划分为四个拓扑类别：外围节点（Peripherals，Zi < 2.5 且

Pi < 0.62）、连接器（Connectors，Zi < 2.5 且 Pi ≥ 0.62）、模块枢纽（Module hubs，Zi ≥ 2.5 且 P

i < 0.62）和网络枢纽（Network hubs，Zi ≥ 2.5 且 Pi ≥ 0.62）[23]。并依据物种流行率将其划分为核



心型（Core，流行率 > 0.8）、中间型（Intermediate，0.2 ≤ 流行率 ≤ 0.8）和瞬时型（Transient，流

行率 < 0.2）类群，以进一步明确核心物种在极端生境下的功能支撑作用[24-25]。为解析群落构建机制，

采用归一化随机率（NST）模型评估确定性与随机性过程的相对重要性（NST < 0.5 代表确定性过程主

导，NST > 0.5 代表随机性过程主导）[3,26]。结合 Spearman 相关分析探究环境因子对碳代谢微生物固碳

路径基因丰度的影响。 

2 结果与分析 

2.1 碳代谢微生物 alpha 多样性及其影响因素 

柴达木盆地湖泊水体与沉积物样本中碳代谢微生物群落的 alpha 多样性指数表现出显著的生境异质

性（图 2）。沉积物碳代谢微生物群落的 Chao1 丰富度指数显著高于水体样本（图 2a），这表明沉积物

中参与碳代谢的微生物物种丰富度更高。同时，沉积物中碳代谢微生物的 Shannon 多样性指数和 Pielou

均匀度指数均显著高于水体组（Mann-Whitney U 检验，P < 0.001）（图 2b、d）。这说明相比于水体

环境，沉积物生境中不仅拥有更多样的碳代谢微生物菌群，且各物种间的丰富度分布更为均匀，但水体

碳代谢微生物群落的 Simpson 多样性指数显著高于沉积物（P < 0.001）（图 2c）。 

 

图 2 水体与沉积物碳代谢微生物群落 alpha 多样性指数对比分析 

Fig.2 Comparative analysis of alpha diversity indices of carbon-metabolizing microbial communities in 

water and sediment 

分析环境因子对水体与沉积物中碳代谢微生物 alpha 多样性指数的影响（图 3）。结果表明，在水体

环境中，碳代谢微生物除 Simpson 多样性指数外，其他多样性指数均与 TN、TDS、EC、SAL、NH4
+-N、

BOD5、COD 呈现出极显著的正相关（P < 0.001）。DO 则只与 Simpson 多样性指数呈极显著正相关（P

 < 0.001）。相比之下，沉积物中的 TN、TP 及 OC 与 Shannon 多样性指数和 Pielou 均匀度指数均呈正

相关，Lat、TP、AT、EV 均与 Chao1 丰富度指数呈显著正相关（P < 0.05）。 

2.2 碳代谢微生物群落结构组成及其驱动因素 

通过对柴达木盆地湖泊水体与沉积物碳代谢微生物群落的注释，结果表明在门水平与属水平上，物

种群落组成均表现出明显的生境差异性（图 4）。在水体生境中，门水平上主要有假单胞菌门（Pseudom



onadota，43.17%）、放线菌门（Actinomycetota，17.29%）、拟杆菌门（Bacteroidota，16.11%）和蓝细

菌门（Cyanobacteriota，2.58%）。属水平上主要由湖栖菌属（Limnohabitans，3.48%）、水月菌属（Aqu

iluna，3.22%）和海单胞菌属（Pontimonas，3.09%）组成。在沉积物生境中，群落表现出极高的复杂性

与厌氧代谢特征，在门分类水平上，沉积物中的碳代谢微生物主要有假单胞菌门（Pseudomonadota，31.

7%）、放线菌门（Actinomycetota，13.81%）、热脱硫杆菌门（Thermodesulfobacteriota，9.05%）和拟杆

菌门（Bacteroidota，6.86%），在属水平上，优势菌为厌氧绳菌属（Anaerolinea，2.37%）、伊卢马托菌

属（Ilumatobacter，1.53%）以及具有脱硫功能的脱硫棒状菌属（Desulfotignum，1.2%），这反映了沉积

物中以厌氧发酵、硫酸盐还原耦合碳转化为主的生态功能[27]。NMDS 分析结果表明柴达木盆地湖泊水体

与沉积物中的碳代谢微生物群落结构呈现出极显著的生境差异特征（P < 0.001）（图 5）。综合来看，

高原湖泊水体碳代谢微生物从组成上侧重于参与生境的光合固碳与有机碳的快速周转过程，而沉积物碳

代谢微生物则侧重于复杂有机质的深度降解与厌氧转化过程。 

图 3 水体与沉积物 alpha 多样性指数与环境因子之间的 Spearman 相关系数 

（*、**和***分别表示 P < 0.05、P < 0.01 和 P < 0.001） 

Fig.3 Spearman correlation coefficients between alpha diversity indices of water and sediment and envi

ronmental factors （*,** and *** represented P < 0.05，P < 0.01 and P < 0.001，respectively） 

整体上，柴达木盆地湖泊碳代谢微生物群落组成在生境之间的差异指示了碳代谢微生物群落在功能

上的不同。水体在门水平上碳代谢微生物表现出以 Actinomycetota、Pseudomonadota 和 Cyanobacteriota

为主导的典型浮游特征[28]，在属水平上 Limnohabitans、Aquiluna 等菌群占据一定的比例，突出了其在利

用各类碳源及驱动表层水体碳循环中的关键作用。相比之下，沉积物生境则富集了大量参与复杂有机质

降解与厌氧转化功能的微生物。在门水平上表现为 Chloroflexota 为特有菌群，在属水平上 Anaerolinea、

Desulfotignum 及 Marinobacter 成为优势类群。水体碳代谢群落受光照等条件的强烈约束，形成了以光合

固碳为主的微生物群落结构，而沉积物群落多样性则受底物养分 TN、TP、OC 和 pH 值的多重调控（图

3）。 

RDA 进一步揭示了环境因子对柴达木盆地湖泊水体与沉积物中碳代谢微生物群落结构变化的影响（

图 6）。在水体生境中，环境因子的影响力表现为 TOC > Temp > NH4
+-N > Lat > pH > Ev > DO >

 ORP > BOD5 > TP > NO3
--N，其中 TOC、Temp 和 NH4

+-N 对水体碳代谢微生物群落结构具有极显著

的驱动作用（P < 0.01），而在沉积物生境中，环境因子对其碳代谢微生物的影响大小为 NWBI > Lon

 > Lat > NH4
+-N > OC > NO3

--N > pH > TP，其中 NWBI 表现出最显著的驱动效应（P < 0.05）。

环境因子驱动力大小的差异反映了柴达木盆地湖泊中水体与沉积物不同的生态过滤机制。 



 

（a）：水体门水平丰度前 10 的物种组成；（b）：水体属水平丰度前 10 的物种组成； 

（c）：沉积物门水平丰度前 10 的物种组成；（d）：沉积物属水平丰度前 10 的物种组成； 

图 4 水体和沉积物在门水平和属水平上丰度前 10 的物种组成 

Fig.4 The top 10 species composition of water and sediment at the phylum and genus levels 

 

 

图 5 水体和沉积物碳代谢微生物群落 NMDS 分析 

Fig.5 NMDS analysis of carbon-metabolizing microbial communities in water and sediment 



 

图 6 水体和沉积物碳代谢微生物群落驱动因素分析 

（*、**和***分别表示 P < 0.05、P < 0.01 和 P < 0.001） 

Fig.6 Analysis of driving factors of carbon-metabolizing microbial communities in water and sediment 

（*,** and *** represented P < 0.05，P < 0.01 and P < 0.001，respectively） 

 

2.3 碳代谢微生物群落网络与构建过程分析 

构建水体及沉积物碳代谢微生物群落的共现网络（Spearman |r| > 0.6，P < 0.05），并计算网络拓

扑特征参数，结果见图 7 和表 1 所示。柴达木盆地湖泊水体与沉积物中碳代谢微生物的共现网络表现出

明显的结构特征与拓扑差异。水体网络由 46 个节点和 195 条边构成，其中正相关相互作用占比为 87.69

%，显示出执行碳代谢功能的类群间具有较强的种间互利共生和协同作用。沉积物网络规模更大，包含

47 个节点和 215 条边，且负相关占比达到 23.26%，约为水体的 1.9 倍。在网络拓扑特征方面，水体网络

的平均路径长度为 2.53，网络直径为 5，反映了物种间高效的信息与能量传递效率。相比之下，沉积物

网络表现出更高的平均度、平均聚类系数以及模块化指数，具体数值分别为 9.15、0.68 和 0.45，表明其

群落内部形成了更紧密的联系。 

表 1 水体和沉积物碳代谢微生物共现网络拓扑参数 

Tab.1 Network topology parameters of carbon-metabolizing microorganisms co-occurrence in water and 

sediment 

 水体 沉积物 

节点数 46 47 

边数 195 215 

正相关 87.69% 76.74% 

负相关 12.31% 23.26% 

平均度 8.48 9.15 

平均加权度 5.97 6.68 

网络直径 5 6 

模块化 0.40 0.45 

平均聚类系数 0.60 0.68 

平均路径长度 2.53 2.67 

 

为了进一步确认维持碳代谢微生物共现网络稳定的关键拓扑角色，构建了 Zi-Pi 散点图，结果如图 7

所示。水体和沉积物碳代谢微生物在拓扑角色分配上存在差异。在水体中，绝大多数节点分布在 Periph



erals 区域。有两个分类单元位于 Connectors 区域，分别是硝化螺旋菌门（Nitrospirota）和厚壁菌门（Ba

cillota），其 Pi 值均超过了 0.62 的阈值，这两个关键的桥梁物种在不同功能模块之间发挥了重要的整合

作用，有助于促进水体碳代谢过程的信息交流与代谢协同。相比之下，沉积物共现网络表现出去中心化

特征，所有节点均位于 Peripherals 区域，且未发现任何 Connectors、Module hubs 或 Network hubs。这

种拓扑角色的差异进一步证实了生境异质性对微生物网络结构的塑造作用。 

 

两节点之间，边的粗细表示相关系数的大小，节点的大小代表平均连接度 

图 7 水体和沉积物微生物共现网络及 Zi-Pi 散点图 

Fig.7 Water and sediment microbial co-occurrence network and Zi-Pi scatter plot 

 

基于物种在所有样点中的出现频率，来识别在柴达木盆地湖泊生态系统中发挥稳态支撑作用的核心

类群，结果如图 8 所示。水体和沉积物生境中的碳代谢功能分布均呈现出核心主导特征，核心型物种在

相对丰度（Abundance）和物种数量（Number）上均占据了绝对优势。在水体生境中，核心型 Number 占

比达到了 69.70%，而其 Abundance 贡献高达 96.51%，这表明水体碳代谢过程由一组具有极高流行率的

核心类群所主导，在沉积物生境中，核心型 Number 占比为 66.82%，Abundance 为 97.54%。水体和沉积

物中间型 Number 占比分别为 27.63%与 31.19%。 

为了定量解析驱动柴达木盆地湖泊碳代谢微生物群落构建的生态过程，本研究利用 NST 模型评估了

确定性与随机性过程的相对重要性，结果见图 9。分析结果显示水体和沉积物中参与碳代谢的微生物群

落平均 NST 值分别为 28.05%和 25.97%，水体和沉积物的 NST 指数均显著低于 0.5 的边界阈值。这表明

柴达木盆地湖泊碳代谢微生物群落的构建主要受确定性过程主导。水体碳代谢微生物的 NST 指数高于沉

积物，且两组间差异极显著（双尾置换检验，P < 0.001）。 

2.4 微生物菌群固碳过程及其环境影响因素 

通过对获取的功能基因进行注释发现，柴达木盆地湖泊中存在的固碳途径有卡尔文循环（M00165）



、景天酸代谢（M00168、M00169）、C4-二羧酸循环（M00170、M00171、M00172）、还原柠檬酸循环

（M00173）、二羧酸羟基丁酸酯循环（M00374）、羟基丙酸酯-羟基丁酸脂循环（M00375）、3-羟基丙

酸双循环（M00376）、还原性乙酰辅酶 A 途径（M00377）、磷酸乙酰转移酶-乙酸激酶途径（M00579）

和不完全还原柠檬酸循环（M00620），且水体与沉积物组别在碳固定功能基因丰度上存在显著差异，M

00173 在两种生境中均占据绝对主导地位，其在水体与沉积物中的平均丰度分别达到 5031.73 和 9268.02

，这表明该途径是柴达木盆地湖泊微生物群落执行碳固定的核心路径。此外，M00374、M00376 和 M00

165 也表现出较高的丰度水平，共同构成了该区域湖泊生态系统中多样的固碳功能体系。对比两类生境

可以发现，由生境差异驱动功能强度分化，沉积物中所有固碳途径的基因丰度均显著高于水体（P < 0.

05）（表 2）。这种丰度格局的变化体现了沉积物作为碳库具有更高的微生物代谢活性和功能。 

 

图 8 水体与沉积物核心物种分析 

Fig.8 Analysis of core species in water and sediment 

 
图 9 水体和沉积物碳代谢微生物群落 NST 分析 

Fig.9 NST analysis of carbon-metabolizing microbial communities in water and sediment 

此外，计算水体和沉积物的环境因子与其固碳途径基因丰度的 Spearman 相关关系，结果如图 10 所

示。在水体生境中 TOC、TN 以及 Ev 均与 M00173、M00374 以及 M00376 等核心路径呈现正相关关系，

M00579 在响应环境压力时表现出独特的敏感性，其丰度与 TOC 和 TN 呈现极显著的正相关关系水平（P

 < 0.001），但与 Ev 的相关性则呈现为显著（P < 0.05）。Alt 与 M00173、M00374、M00620 呈现显著

的正相关关系（P < 0.05），TDS 和 SAL 与景天酸代谢（M00168、M00169）及 C4-二羧酸循环相关途

径（M00170、M00171、M00172）均呈现显著的负相关关系（P < 0.05）。这一结果表明尽管该区域微

生物群落具有多种固碳潜力，但 CAM 类代谢和 C4 循环机制对高盐环境表现出明显的敏感性。在沉积物

生境中 OC、TN 和 TP 与绝大多数固碳途径的基因丰度均呈现显著的正相关关系，特别是 OC 与 TN 对

核心固碳路径 M00173 的强烈驱动。此外，NWBI 也与 M00169、M00171、M00173、M00374、M00376

表现出显著正相关（P < 0.05）。 



表 2 水体与沉积物固碳途径基因丰度表 

Tab.2 Gene abundance table of carbon fixation pathways in water and sediment 

固碳途径 KEGG Module 
水体 

平均丰度 

沉积物 

平均丰度 
（P value） 

卡尔文循环 M00165 2790.72 3443.54 ＜ 0.05 

景天酸代谢（暗） M00168 542.79 712.09 ＜ 0.05 

景天酸代谢（亮） M00169 584.34 1064.9 ＜ 0.05 

C4-二羧酸循环（PEPCK 型） M00170 493.48 730.68 ＜ 0.05 

C4-二羧酸循环（NAD-ME 型） M00171 596.2 1059.99 ＜ 0.05 

C4-二羧酸循环（NADP-ME 型） M00172 859.58 1461.74 ＜ 0.05 

还原柠檬酸循环 M00173 5031.73 9268.02 ＜ 0.05 

二羧酸羟基丁酸酯循环 M00374 3049.35 5197 ＜ 0.05 

羟基丙酸酯-羟基丁酸脂循环 M00375 923.55 2134.53 ＜ 0.05 

3-羟基丙酸双循环 M00376 3035.51 4191.54 ＜ 0.05 

还原性乙酰辅酶 A 途径 M00377 1024.73 1825.65 ＜ 0.05 

磷酸乙酰转移酶-乙酸激酶途径 M00579 384.18 510.43 ＜ 0.05 

不完全还原柠檬酸循环 M00620 1210.92 2902.09 ＜ 0.05 

 

图 10 水体与沉积物中环境因子对微生物固碳过程基因丰度的影响 

（*、**和***分别表示 P < 0.05、P < 0.01 和 P < 0.001） 

Fig.10 The effects of environmental factors in water and sediment on the gene abundance of microbial

 carbon sequestration process 

（*、** and *** represented P < 0.05，P < 0.01 and P < 0.001，respectively） 

3 讨论 

3.1 柴达木盆地湖泊水体与沉积物碳代谢微生物群落多样性与结构特征 

柴达木盆地湖泊水体与沉积物在碳代谢微生物的多样性与组成上表现出显著的生境异质性。柴达木

盆地湖泊沉积物碳代谢群落丰富度和均匀度显著高于水体（P < 0.05），而水体群落则表现出更高的 Si



mpson 多样性指数，这与先前关于青藏高原柴达木盆地不同盐度湖泊群沉积物中微生物 alpha 多样性指

数显著高于水体的规律相一致[29]。沉积物作为湖泊生态系统中的非流动相，其复杂的矿物组成与相对稳

定的环境条件可为微生物群落提供更多样化的生态位[30]，使得湖泊沉积物中碳代谢微生物的丰富度和均

匀度显著高于水体。水体生境中表现出更高的 Simpson 多样性指数，可能由于水体中少数几种碳代谢微

生物优势菌占据了主导地位。柴达木盆地湖泊水体和沉积物优势菌群均为 Pseudomonadota，然而水体群

落中富集了大量 Cyanobacteriota，这与流动相生境中光合自养过程的主导作用直接相呼应，相比之下，

沉积物中则富集了更多的 Chloroflexota 和 Acidobacteriota（图 4）[31]。研究发现 Cyanobacteriota 是典型

的光能自养微生物，是水体初级生产力的核心。其利用卡尔文循环固定 CO2 并产生氧气，具有极强的耐

盐与抗辐射能力，主导表层水体的自养固碳。Thermodesulfobacteriota 为专性厌氧微生物，主要由硫酸盐

还原菌（SRB）组成。其通过还原性三羧酸循环（rTCA）耦合硫-碳代谢，在避光、缺氧的沉积物生境中

主导厌氧碳降解过程。对比分析水体和沉积物碳代谢微生物群落组成的差异，发现 Cyanobacteriota 仅在

水体生境中占据一定地位（2.58%），而在沉积物前十优势类群中并未出现，与之相反，热脱硫杆菌门在

沉积物中表现出较高的富集度（9.05%），但在水体中分布极少。这种极端的分布差异反映了光照和 DO

形成的强大环境过滤作用，表层水体因充足的光照成为蓝细菌驱动的“光合固碳区”，而沉积物深层则

因避光和缺氧环境演化为热脱硫杆菌主导的“厌氧转化区”。柴达木盆地这种典型的负水分平衡环境作

用下，水体中的盐分浓缩直接筛选了具备耐盐特性的光合类群，而沉积物则通过对水体沉降物质的捕获

与封存，构建了一个以化能自养和厌氧代谢为主的功能核心[32-33]。 

3.2 柴达木盆地湖泊水体与沉积物碳代谢微生物群落结构变化的驱动机制 

研究发现在水体生境中 TOC 是其碳代谢微生物最显著的驱动因子，这表明有机碳源的可利用性是

决定水体碳代谢功能分布的基础“燃料”，直接限制了碳代谢路径的活跃度。相比之下，NWBI 对沉积

物中碳代谢微生物群落结构具有显著的驱动作用，而 OC 对碳代谢微生物群落结构的影响则不显著。作

为量化干旱区水分亏空程度的重要指标，NWBI 综合表征了不同湖泊区域内降水与蒸发所决定的水分平

衡状态[34-35]，在柴达木盆地极端干旱背景下，不同采样点间 NWBI 的差异构成了强有力的生境过滤器。

通过 NWBI 的筛选，主导了沉积物中碳代谢微生物群落的空间异质性，从而成为了驱动沉积物碳代谢微

生物群落结构变化的最主要因子。NST 分析发现水体与沉积物群落的构建过程虽均受确定性过程主导

（NST < 0.5），但水体群落展现出的随机性水平显著更高（P < 0.001），这是由于流动相生境极易受到

季节性降水脉冲或随机扩散的影响，其群落格局中包含了较高比例的中性过程[7]。这一现象在青藏高原

及内蒙古高原湖泊的对比研究中同样得到验证，即浮游微生物群落流动相在应对环境梯度时表现出比沉

积物群落更高的动态敏感性与随机漂变比例[36]。与此不同，沉积物碳代谢群落则展现了更强的“环境锁

控”特征，沉积物生境中 NST 为 25.97%，这可能暗示了环境过滤的强选择作用。这种稳定性的根源在

于沉积物特殊的矿物保护机制，例如粘土矿物可增大比表面积，并通过对有机碳的物理吸附，有效地限

制了微生物的随机扩散[2]。而在干旱区，这种由化学梯度驱动的确定性构建过程，使得沉积物在应对环

境变化时具有更强的生态惯性[37]。此外，沉积物碳代谢菌群复杂的共现网络结构也暗示了物种间强烈的

生物互作，如竞争或互利共生在群落构建中的关键角色，这种基于资源竞争的确定性机制显著提升了底

泥碳代谢功能的稳定性[38]。 

3.3 柴达木盆地湖泊水体与沉积物碳代谢微生物固碳路径 

基于宏基因组测序的碳代谢功能基因（ko01200）解析，进一步揭示了柴达木盆地湖泊生态系统的碳

“汇”功能。最为显著的生境异质性体现在固碳功能路径的偏好与潜力上。宏基因组定量分析结果显示

尽管水体固碳功能基因在丰度上较低，但其在能量获取方式上表现出鲜明的特异性。M00173 是柴达木

盆地湖泊微生物群落执行碳固定的核心路径，其在水体与沉积物中的平均丰度分别达到 5031.73 和 9268

.02。M00165 在水体中的平均丰度为 2790.72，这支撑了流动相生境的初级生产力，其随盐度升高而强化

的特征符合极端生境下固碳路径更替的生态规律[10]。水体中 M00376 平均丰度维持在 3035.51 的水平，

表明了光合细菌在应对极端环境时对高效代谢路径的依赖特征[39]。沉积物在所有固碳路径的基因丰度上

均高于水体（表 2）。M00173 在沉积物中的平均丰度达到 9268.02，这远高于水体（5031.73），也证实



了沉积物是湖泊生态系统碳代谢过程的核心区域，这是由于沉积物通过捕获水体沉降物质并结合其高养

分条件（如 TN、TP 和 OC）驱动了极高强度的碳周转过程[4,40]。作为“暗固定”核心路径的 M00377，

其在沉积物中的丰度 1825.65 也显著高于水体 1024.73，说明在避光且厌氧的沉积物界面，化能自养微生

物利用低能耗的 M00377 途径实现了高效的无机碳同化[41-42]。另外，M00374 在沉积物中的高丰度（519

7.00）反映了古菌等特殊类群对底泥极端环境的深度适应[43]。这种生境间的不同固碳路径展现了干旱区

湖泊内部高效的协同配合机制，水体中碳代谢微生物主要利用 M00165、M00376 等光能自养路径进行初

级固碳，并通过沉降作用将颗粒物质向底层沉积物输送，而沉积物在缺氧避光环境中，通过高丰度的 M

00173 和低能耗的 M00377 对沉降的有机碳进行二次利用与长期埋存，水体与沉积物二者共同维持了柴

达木盆地湖泊生态系统在极端环境下的碳库稳定性[44-45]。 

4 结论 

1）柴达木盆地湖泊水体与沉积物碳代谢微生物呈现显著的生境异质性，水体中蓝细菌介导光合自养

，沉积物中则由热脱硫杆菌和绿弯菌主导厌氧代谢，且沉积物碳代谢微生物的丰富度与均匀度显著高于

水体。 

2）水体与沉积物碳代谢微生物群落构建过程均由确定性过程主导，其中，水体和沉积物中参与碳代

谢的微生物群落平均 NST 值分别为 28.05%和 25.97%，水体微生物群落表现出更高的随机性。 

3）水体碳代谢微生物菌群功能分布主要受 TOC 的调控，而沉积物则更易受到 NWBI 的影响。同

时，水体和沉积物固碳过程均由还原柠檬酸循环主导，但沉积物中碳代谢微生物的固碳潜力显著强于水

体。 

声明：（a）卢云鹏主要负责野外样品采集，完成实验、数据整理与统计分析工作。完成论文初稿撰写

和修改论文等。王丹丹负责论文整体构思，确定野外采样方案并对论文进行修改等。黄跃飞提供经费和

技术指导。谢燕琴和张鹏协助野外采样。（b）本文在写作过程与修改过程中，作者未使用任何有关生

成式 AI 或 AI 辅助技术。全部文稿内容由署名作者独立撰写完成，论文全部内容由署名作者承担完整
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附表Ⅰ 水体采样点环境因子信息 

Attached Tab.Ⅰ Environmental Factors at Water Sampling Sites 

样点 

名称 

Lon Lat Alt Temp DO EC ORP TOC TDS SAL TP TN COD BOD5 pH NH4
+-N NO3

--N AT Pr Ev NWBI 

° ° m ℃ mg/L mv NTU mg/L mg/L g/L mg/L mg/L mg/L mg/L / mg/L mg/L ℃ mm mm / 

DJCNL1 98.70 35.29 4156 15.24 7.54 594.67 88.10 5.30 474.98 0.36 0.37 0.25 10.50 2.60 8.59 0.24 0.27 4.61 126.4 -61.94 0.34 

DJCNL2 98.68 35.30 4098 19.65 6.87 726.33 89.97 10.70 525.82 0.40 0.56 0.75 9.70 2.30 8.19 0.36 0.26 4.56 126.62 -61.69 0.34 

GHL1 97.59 37.11 2852 20.14 4.03 86446.33 136.87 23.50 61939.33 68.62 1.46 3.34 148.00 36.50 7.47 0.55 0.54 12.44 59.7 -59.03 0.01 

GHL2 97.53 37.10 2845 22.69 5.70 92359.67 152.23 20.60 62800.12 69.78 0.36 3.24 144.00 33.70 7.52 0.84 0.34 12.95 53.6 -56.19 -0.02 

GHL3 97.52 37.14 2843 22.32 5.65 91615.33 133.03 20.10 62765.51 69.73 0.27 3.89 158.00 39.10 7.56 0.92 0.34 12.81 54.7 -56.19 -0.01 

GSKLL1 90.60 38.18 2865 12.19 7.55 1036.67 162.73 4.90 892.28 0.69 0.24 1.48 5.30 1.40 7.77 0.40 1.19 13.19 32.31 -31.9 0.01 

HLL1 97.72 38.19 4093 9.72 6.93 15804.67 123.30 17.10 14507.64 13.43 0.47 1.41 36.90 8.40 8.08 0.41 0.31 1.07 100.2 -50.05 0.33 

HLL2 97.64 38.19 4089 12.59 6.22 16728.00 107.93 11.90 14250.47 13.21 0.42 0.89 75.40 16.10 8.10 0.25 0.34 1.22 102.9 -53.32 0.32 

HLL3 97.60 38.20 4088 9.94 6.58 17169.00 143.20 11.90 14381.15 13.36 0.49 0.78 48.30 10.30 8.04 0.46 0.40 1.24 102.39 -53.49 0.31 

KLKL1 96.85 37.25 2821 15.82 7.36 1320.50 171.05 10.60 1040.47 0.81 0.35 0.65 18.00 4.30 8.04 0.43 0.24 14.02 43.22 -58.36 -0.15 

KLKL2 96.86 37.28 2813 17.18 4.55 1019.67 128.80 9.10 779.10 0.60 0.29 0.56 18.80 4.40 7.43 0.39 0.24 13.75 45.34 -62.2 -0.16 

KLKL3 96.90 37.32 2815 20.18 5.70 1038.50 150.30 10.40 743.41 0.57 0.41 0.52 24.90 5.90 7.94 0.30 0.24 12.96 51.98 -66.5 -0.12 

SGL1 94.01 38.93 2804 18.12 8.47 2487.33 138.80 0.19 1861.34 1.49 1.18 0.62 7.90 2.10 7.66 0.32 0.26 11.49 47.35 -41.99 0.06 

SGL2 93.90 38.90 2803 19.51 10.58 17638.67 145.47 31.20 12806.75 11.77 0.51 2.08 87.80 18.30 7.97 0.15 0.25 11.98 40.16 -35.46 0.06 

SGL3 93.82 38.89 2800 19.94 9.09 17919.33 133.00 32.10 12892.82 11.86 0.32 1.49 39.90 9.50 8.16 0.23 0.24 12.11 39.74 -32.57 0.10 

TSL1 96.87 37.20 2817 19.80 8.10 21271.50 123.70 18.40 15350.25 14.34 0.35 1.08 36.90 8.10 6.36 0.32 0.23 14.77 36.1 -55.03 -0.21 

TSL2 97.02 37.14 2812 16.28 6.57 24041.75 130.13 26.00 18748.58 17.86 0.19 1.83 56.00 15.90 6.60 0.40 0.40 15.36 30.26 -51.49 -0.26 

TSL3 97.00 37.17 2817 16.49 6.67 24275.33 123.40 26.50 18841.95 17.95 0.45 1.95 79.70 17.50 6.01 0.34 0.28 14.95 34.54 -59.03 -0.26 

XCDL1 95.59 37.46 3171 14.30 4.78 47007.67 128.77 21.10 38399.34 39.47 0.88 1.72 1160.00 297.00 6.68 0.38 0.26 12.97 24.76 -36.11 -0.19 

XCDL2 95.51 37.45 3177 15.32 5.57 48435.33 136.57 18.10 38624.10 39.77 0.59 1.47 780.00 184.00 6.75 0.34 0.25 13.15 22.82 -34.44 -0.20 

XCDL3 95.40 37.55 3172 14.40 7.05 4776.33 95.73 26.20 3907.49 3.29 0.35 1.27 12.90 3.10 6.84 0.44 0.26 12.93 21.32 -32.43 -0.21 



附表 2 沉积物采样点环境因子信息 

Attached Tab 2 Environmental factors at sediment sampling sites 

样点名称 
Lon Lat Alt TN TP OC pH NH4

+-N NO3
--N AT Pr Ev NWBI 

° ° m mg·kg-1 mg·kg-1 mg·kg-1 / mg·kg-1 mg·kg-1 ℃ mm mm / 

DJCNL1S 98.70 35.29 4156 1.10 1.47 8.18 9.81 6.39 1.96 4.61 126.4 -61.94 0.34 

DJCNL2S 98.68 35.30 4098 0.56 1.26 5.05 9.49 4.64 2.47 4.56 126.62 -61.69 0.34 

GHL1S 97.59 37.11 2852 0.76 1.03 6.93 8.89 29.10 2.34 12.44 59.7 -59.03 0.01 

GHL2S 97.53 37.10 2845 0.39 1.34 3.48 9.17 6.86 2.58 12.95 53.6 -56.19 -0.02 

GHL3S 97.52 37.14 2843 0.45 1.56 2.83 9.20 2.54 2.82 12.81 54.7 -56.19 -0.01 

GSKLL1S 90.60 38.18 2865 0.37 1.77 1.9 8.7 2.976 2.245 13.19 32.31 -31.9 0.01 

HLL1S 97.72 38.19 4093 0.48 1.06 2.84 9.28 3.93 2.11 1.07 100.2 -50.05 0.33 

HLL3S 97.60 38.20 4088 0.76 1.17 8.52 9.24 4.95 2.70 1.24 102.39 -53.49 0.31 

KLKL1S 96.85 37.25 2821 1.79 1.61 16.80 8.63 6.94 2.76 14.02 43.22 -58.36 -0.15 

KLKL2S 96.86 37.28 2813 4.32 1.67 52.80 8.07 8.90 3.02 13.75 45.34 -62.2 -0.16 

KLKL3S 96.90 37.32 2815 0.84 1.38 6.93 8.61 5.55 1.91 12.96 51.98 -66.5 -0.12 

SGL1S 94.01 38.93 2804 0.39 1.47 3.16 8.17 16.16 6.73 11.49 47.35 -41.99 0.06 

SGL2S 93.90 38.90 2803 0.51 1.81 4.39 8.75 4.68 2.82 11.98 40.16 -35.46 0.06 

TSL1S 96.87 37.20 2817 0.48 1.35 2.52 9.23 2.72 2.22 14.77 36.1 -55.03 -0.21 

TSL2S 97.02 37.14 2812 0.42 1.65 2.21 9.01 2.04 2.53 15.36 30.26 -51.49 -0.26 

TSL3S 97.00 37.17 2817 0.28 1.17 0.63 9.06 2.89 2.14 14.95 34.54 -59.03 -0.26 

XCDL1S 95.59 37.46 3171 2.58 1.64 26.50 9.43 12.63 2.70 12.97 24.76 -36.11 -0.19 

XCDL2S 95.51 37.45 3177 0.17 1.13 0.63 9.31 3.57 1.98 13.15 22.82 -34.44 -0.20 

XCDL3S 95.40 37.55 3172 0.25 1.22 0.63 9.49 2.75 1.99 12.93 21.32 -32.43 -0.21 

 


