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“暖湿” 转型重塑干旱湖泊微生物组
及其功能潜力
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亮点



研究设计与数据分析

中尺度未来情景
模拟实验

跨时期野外调查

16S/18S高通量和宏基因组测序

研究设计 生物信息学分析流程

16S/18S高通量测序数据分析流程

宏基因组测序数据分析流程



结果1：暖湿转型重构湖泊环境与微生物多样性

暖湿时期水位升高、矿化度和总氮降低 ，水温

和叶绿素a升高 。

细菌Observed ASVs和Shannon指数显著升高 。

真核微生物多样性均值升高但无统计学差异。

博斯腾湖流域气候由“暖干” 向“暖湿” 转型。

细菌多样性主要由总氮、水位和矿化度解释。

真核微生物则由总氮、水温、水位等因子共同驱动。



结果2：群落组成重组与构建过程转变

真核：Cryptomycota由

6.1%升至28.5%，

Diatomea由9.8%降至2.3%。

细菌：Verrucomicrobiota

由14.6%升至30.2%，

Firmicutes由9.5%降至1.8%。

同质选择增强，扩散限制

减弱。



结果3：域内网络复杂性、稳定性下降，但跨域互作增强

细菌和真核微生物的域内

网络复杂性降低。

细菌和真核微生物的域内

网络结构稳定性降低。

细菌-真核跨域网络互作

显著增强：

节点：34 → 153

链接：91 → 1937

单一微生物域内的稳定性

变弱，但细菌与真核微生

物之间的潜在耦合增强。



结果4：功能潜力被缓冲并发生路径特异性重分配

广义KEGG/COG功能组成未检测到显著

时期差异，功能潜力具有缓冲性。

同化硝酸盐还原相对比例由39.7%升至

65.5%，反硝化由47.9%降至13.3%。

固氮、部分硝化或铵化相关基因丰度升高，

而反硝化基因整体降低。

暖湿转型对功能的影响不是整体增强或下降，

而是关键元素循环路径之间的选择性重组。



结果5：多样性、稳定性、功能冗余与功能性状紧密耦合

气候转型通过水位、TDS、WT、TN

和Chl.a间接关联微生物多样性。

多样性与群落组成稳定性负相关，但与功

能冗余正相关。

暖湿转型导致显著的分类重组和网络重连，

但功能冗余、跨域耦合和功能类群替换可

以在一定程度上缓冲广义功能潜力。



总结

暖湿气候变化重构微生物组，但功能潜力具有缓冲性

环境层面 网络层面

群落层面 功能层面

暖湿转型 水位↑ 盐度 ↓

TN↓
群落重组 网络重连 功能缓冲

暖湿转型通过升温和升高水位改变水文连通性、

水体稀释、盐度和营养盐条件。

域内网络复杂性和结构稳定性下降，但

细菌-真核微生物跨域耦合增强。

细菌和真核微生物均发生组成重组，并表现出

同质选择增强和扩散限制减弱。

广义功能组成受到功能冗余和分类群替换的

缓冲，而氮循环等关键元素循环发生路径重

分配。

暖湿转型会显著重构干旱湖泊微生物组的分类组成和生态互作结构，但微生物组

可以通过功能冗余、跨域耦合和功能类群替换维持一定的功能缓冲能力。

核心

结论
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