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摘要：全球气候变化背景下，极端高温事件（热浪）暴发频率和强度都呈显著增加趋势，给湖泊生态系统稳定性带来潜在威胁。

为了解热浪对湖泊生态系统可能的影响，本研究基于中宇宙模拟系统模拟短期热浪，采用宏基因组和宏转录组测序结合的方法，

系统探究了湖泊水生微生物群落结构与功能的响应差异。结果表明，微生物群落结构在短期高温胁迫下整体稳定，但功能多样

性显著增强，相比对照组增加了 467 个特有功能，且基因表达水平发生明显变化，包括代谢途径和光合作用等过程。Bray-Curtis

指数进一步揭示，经历热浪后微生物群落结构 Bray-Curtis 距离增加了 0.12，而功能 Bray-Curtis 距离则增加了 0.16，热浪主要

通过驱动功能多样性变化影响水体生态过程，这一发现表明，水生微生物群落通过功能调整快速适应环境变化，结构响应则相

对滞后。 
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Abstract: In the context of global climate change, extreme heat events (heatwaves) have increased in both frequency and intensity, 

posing growing threats to the stability of lake ecosystems. To evaluate these impacts, this study simulated short-term heatwaves 

using a Middle Universe Simulation System and employed integrated metagenomic and metatranscriptomic sequencing to 
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systematically analyze structural and functional responses of aquatic microbial communities. Results demonstrated that while 

microbial community composition remained largely stable under short-term high-temperature stress, functional diversity 

increased significantly, with 467 unique functions identified relative to the control. Gene expression levels also changed 

considerably, particularly in metabolic and photosynthetic pathways. Bray–Curtis dissimilarity analysis revealed increases of 0.12 

in community composition distance and 0.16 in functional distance after heatwave exposure. These findings suggest that 

heatwaves mainly influence aquatic ecological processes by altering functional diversity rather than community structure. Overall, 

lake microbial communities show a capacity for rapid acclimation to environmental fluctuations through functional adjustments, 

whereas structural changes occur over longer timescales. 

Keywords: Lake heatwaves; Aquatic microbial community; community structure; Functional diversity; High-throughput 

sequencing 

 

近年来，由于气候变化的影响，全球范围内的湖泊热浪事件频发，且其空间范围正在迅速扩大 [1]，

Woolway 等人基于卫星观测与数值模型预测至 21 世纪末，湖泊热浪持续时间将进一步延长、且强度更高

[2]。已有研究表明热浪将对湖泊生态系统产生显著影响，包括影响浮游植物生长、温室气体排放等[3,4]。湖

泊结构与功能作为湖泊生态系统两个重要的方面，目前关于二者如何受热浪调控还缺乏系统研究。微生物

作为湖泊生态系统的重要组成部分，在碳（C）、氮（N）、磷（P）等元素循环及维持生态平衡中扮演关

键角色[5]。微生物对温度变化非常敏感，环境温度的变化会显著影响其生长、繁殖以及新陈代谢过程[6]。

有研究显示，热浪会刺激湖泊浮游细菌丰度变化，且热浪对微生物的影响呈现显著的季节性特征[7]。此外，

变暖会引起微生物功能的变化，与持续性变暖相比，热浪刺激了更多与季节性生物地球化学循环相关的微

生物功能[8]。同时，微生物通常对环境变化非常敏感，能够迅速做出反应[9]，通过调节新陈代谢和基因表

达来适应环境变化[10]，且原核生物代谢率的短期热响应通常比真核生物更敏感[11]。例如，细菌群落的动态

变化主要受温度直接影响，温度升高会削弱脆弱群落的氮代谢能力，尤其是厌氧反硝化细菌的活性下降，

而适应性强的群落在变暖条件下则表现出更高的代谢能力[12]。因此，微生物作为湖泊生态系统结构与功能

变化的敏感指标，适用于揭示热浪背景下湖泊生态系统结构功能变化异同及其生态响应机制。 

传统微生物研究技术主要包括显微镜观察、培养分离、生理生化鉴定等方法，其优点是操作相对简单、

成本较低，能够直观观察微生物形态并获得纯培养物，便于进一步研究其生理特性。然而，这些方法也存

在明显缺点，如对不可培养或生长缓慢微生物的识别能力有限，信息获取范围狭窄，且耗时较长，难以全

面反映复杂微生物群落的多样性和生态功能。近年来发展成熟的基因组学技术作为现代微生物研究的重要

手段，具有通量高、信息量大和灵敏度高等优点，能够全面解析微生物的遗传背景、功能基因和进化关系，

特别适用于研究全球环境变化条件下微生物的群落组成及功能变化。宏基因组学（或元基因组学，

Metagenomics）是一种以环境样品中的微生物群体基因组为研究对象，以功能基因筛选和测序分析为研究

手段，以微生物多样性、种群结构、进化关系、功能活性、相互协作关系及微生物与环境之间的关系为研

究目的微生物研究方法[13]。宏基因组包含特定环境中微生物群落的集体基因组内容，并包括来自所有存在

微生物的总遗传信息，包括细菌、古细菌、病毒和真核微生物，通过对直接从环境样本中提取的 DNA 进

行测序和分析，能够探索整个微生物群落的遗传多样性和功能潜力[14]。宏转录组（Metatranscriptomics）主

要研究环境样品中微生物的全部转录本（mRNA）的表达水平及其在不同环境条件下的转录调控规律，可

以深入了解微生物群落的基因表达模式和功能活动以及代谢过程，揭示微生物群落如何响应环境变化[15]。

宏基因组和宏转录组联合分析可以识别出特定环境中微生物的群落结构以及功能基因表达情况[16]，分析微

生物如何通过特定基因表达来应对环境变化，进一步揭示微生物的环境适应机制[17,18]。 

由于极端事件往往具有偶发性、难预测、强度大、时间短等特征，传统的湖泊观测等技术手段无法捕

捉热浪对湖泊生态系统的影响。因此本研究使用中宇宙模拟实验装置模拟了太湖热浪过程，利用宏基因组

和宏转录组测序技术研究湖泊微生物群落在热浪过程中群落结构、功能基因和代谢途径的变化，旨在探究

热浪条件下湖泊微生物群落的结构与功能的响应差异，揭示微生物群落在极端高温事件下的适应策略，为

深入理解湖泊生态系统响应极端事件的过程和机制提供研究基础。 



 

 

1材料与方法 

1.1中宇宙模拟实验 

近年来太湖秋季热浪事件的发生频率呈上升趋势[19]，基于太湖 2000-2023 年的长期监测气温和水温数

据，使用 Schlegel 等[20]开发的 R 包“heatwaveR”计算得出太湖多年来秋季平均热浪强度约为 6℃，选择

典型的热浪参数（水温升高幅度、持续时间）为本次实验的依据，利用位于中国苏州太湖湖泊生态系统研

究野外台站东山分站（31°2'N，120°26'E）的中宇宙模拟实验装置（直径 2.3 米，水深 1.2 米，沉积物深

度 0.4 米）模拟热浪事件，并从 2024 年 11 月 1 日持续监测至 2024 年 11 月 9 日。实验所用沉积物采集自

太湖东部，采集时间为实验开始一年前。在实验开始前两周，所有中宇宙模拟装置内的水体均缓慢循环一

周，以建立统一的起始条件。实验期间，使用造浪泵模拟湖泊扰动。中宇宙模拟装置随机分为两组，包括

对照组（CT）和热浪组（HW），对照组温度为环境温度。与对照组相比，热浪组表层水温恒定升高 6℃

（从 11 月 2 日持续到 6 日），模拟了该地区秋季的极端热浪温度，其余环境参数与对照组保持一致。 

1.2样品采集与测定 

实验期间每隔两天采集实验装置中的表层（水下 10cm）水样，采集后及时将定量体积（200-500mL）

的水样通过孔径 0.45μm 的 Whatman GF/F 滤膜过滤，冷藏保存。原水用于测定总氮（TN）、总磷（TP）

浓度，滤后水用于测定氨态氮（NH₄⁺-N）、硝酸盐氮（NO₃⁻-N）、亚硝酸盐氮（NO₂⁻-N）、磷酸盐（PO₄³⁻-

P）浓度。TN 浓度采用碱性过硫酸钾消解、紫外分光光度法测定；TP 浓度采用过硫酸钾消解、钼酸铵分

光光度法测定；NH₄⁺-N、NO₃⁻-N、NO₂⁻-N、PO₄³⁻-P 浓度使用 Skalar 连续流动分析仪（荷兰）进行测定；

叶绿素 a（Chl-a）采用热乙醇萃取分光光度法（HJ 897-2017）测定。 

在热浪开始前一天（11 月 1 日）以及热浪第三天（11 月 5 日）采集实验装置中的表层水样 250 毫升，

取样后立即用真空抽滤泵将水样通过孔径为 0.22µm 的醋酸纤维滤膜，过滤后的滤膜样本转移到无菌冻存

管中，并立即在液氮中快速冷冻，以尽量减少 RNA 降解。随后将采集的样本送测序公司进行宏基因组和

宏转录组测序，采用 Illumina NovaSeq 高通量测序平台测序（广东美格基因科技有限公司），测序深度为

每样品 10GB。 

其中，CT1 和 CT2 分别代表实验前后对照组样本；HW1 和 HW2 分别代表实验前后热浪组样本。 

1.3宏基因组和宏转录组测序分析 

宏基因组测序时首先抽提滤膜上的截留物 DNA，并对其进行质量检测评估，检测合格的 DNA 样品加

入 fragmentation bufer，采用超声破碎仪进行随机打断，将打断后得到的短片段 DNA 用于文库构建，对于

质检合格的文库将采用 Illumina NovaSeq 6000 高通量测序平台进行 PE150 测序[21]，获得原始序列数据。

采用 Fastp 软件对测序数据质量进行评估，去除低质量的数据，得到质控后的 Clean Reads；之后利用 

MEGAHIT 软件[22]对质量控制之后的 Clean Reads 进行混合组装，将各样品和混合组装的 ORFs 预测结果

放在一起，采用 Linclust 软件[23]进行基因聚类（默认参数为-e 0.001 --min-seq-id 0.9 -c 0.80）及去冗余，每

个 Cluster 取最长的序列为代表性序列，得到非冗余的 gene catalogue（Unigenes）。用 bbmap 将质控后的

Clean Data 比对至 gene catalogue，来计算得到各 Unigene 在各样品中的丰度信息。将非冗余基因集的

Unigenes 序列与 NCBI-NR 数据库比对进行物种注释，获得 Unigenes 的物种注释信息，并结合基因丰度

表，获得各个分类层级的物种组成和丰度信息。同时，利用预测出来的基因蛋白序列与 KEGG，eggNOG，

CAZyme 等数据库比对来获得功能注释信息。 

宏转录组测序首先需要提取出样品的总 RNA，检测其纯度、完整性和污染情况，并对 RNA 浓度进行

精确定量。RNA 样品检测合格后，用带有 Oligo（dT）的磁珠富集真核生物 mRNA。随后加入 fragmentation 

bufer 将mRNA打断成短片段，再以 mRNA为模板，用六碱基随机引物（random hexamers）合成一链 cDNA，

然后加入缓冲液、dNTPs 和 DNA polymerase I 和 RNase H 合成二链 cDNA，随后利用 AMPure XP beads 纯

化双链 cDNA。纯化的双链 cDNA 先进行末端修复、加 A 尾并连接测序接头，再用 AMPure XP beads 进行

片段大小选择。最后进行 PCR 扩增，并用 AMPure XP beads 纯化 PCR 产物，得到最终的 cDNA 文库。文

库检测合格后，按照有效浓度及目标下机数据量的需求将不同文库 pooling 至 fowcell，cBOT 成簇后使用

https://www.sciencedirect.com/topics/earth-and-planetary-sciences/liquid-nitrogen
https://www.sciencedirect.com/topics/biochemistry-genetics-and-molecular-biology/rna-degradation


 

 

Illumina 高通量测序平台 HiSeq 进行双末端（Paired-end，PE）测序。测序得到的原始数据（rawreads），

会存在一定比例的低质量数据，为了保证后续信息分析结果的准确可靠，首先采用 Fastp 软件对原始数据

进行质控，得到有效数据（cleanreads）。将质控后的有效数据 mapping 到前期宏转录组的基因集（unigenes），

再根据每个 unigene mapping 上的 reads 数，计算得到各基因的丰度，最后结合宏转录组项目中各基因的物

种/功能注释信息进行后续分析。 

1.4数据分析 

本研究使用 Bray-Curtis 距离指数（Bray–Curtis dissimilarity）来评估群落相似性[24]，利用实验前后对

照组和热浪组的物种丰度和功能丰度计算得到 Bray-Curtis 指数，根据数值大小量化热浪前后微生物群落

结构和功能变化幅度的差异，数值越大表示样本间差异越大，数值越小表示样本间越相似。具体计算公式

如下： 

BCij=1-
2∑ min(xik,xjk)S

k=1

∑ (xik+xjk)S
k=1

 

其中, BCij 表示样品 i 与样品 j 之间的 Bray–Curtis 距离（范围 0-1）；xik 和 xjk 分别是物种 k 在样品 i 和样

品 j 中的丰度（可以是绝对丰度或相对丰度）；S 为总物种数。 

2结果与分析 

2.1水质指标 

在实验期间，HW（热浪组）与 CT（对照组）两组水体的主要理化指标均发生了一定变化（表 1，

图 1）。温度变化趋势如图 1 所示，热浪组水温在热浪处理阶段显著升高，最高接近 30℃，相比对照组

（最高约为 22℃）显著偏高，成功模拟了热浪情境。整体来看，实验期间两组的营养盐浓度差异不大，

但热浪组叶绿素 a（Chl-a）浓度在热浪期间显著升高，说明热浪处理促进了藻类增殖。 

表 1 不同处理组水体理化指标 

Table 1. Physicochemical parameters of water under different treatments 

分组

Groups 

日期 

Date 

总氮 

TN/ 

(mg/L) 

总磷 

TP/ 

(mg/L) 

磷酸盐 

PO₄³⁻-P/ 

(mg/L) 

氨态氮 

NH₄⁺-N/ 

(mg/L) 

硝酸盐氮

NO₃⁻-N/ 

(mg/L) 

亚硝酸盐氮

NO₂⁻-N/ 

(mg/L) 

化学需氧量 

COD/ 

(mg/L) 

叶绿素 a 

Chl-a/ 

(μg/L) 

CT 

11/1 1.96 0.024 0.001 0.22 0.36 0.004 4.64 5.61 

11/4 1.61 0.032 0.003 0.13 0.55 0.003 3.6 19.69 

11/6 2.38 0.036 0.003 0.15 0.59 0.005 5.08 19.63 

11/9 2.57 0.031 0.003 0.1 0.71 0.006 4.76 16.9 

HW 

11/1 1.92 0.04 0.002 0.3 0.31 0.005 5.12 8.74 

11/4 2.45 0.045 0.001 0.13 0.47 0.007 5.12 32.12 

11/6 2.52 0.042 0.003 0.14 0.57 0.011 5.36 33.59 

11/9 2.98 0.04 0.002 0.12 0.79 0.006 5.37 24.31 

 

2.2微生物群落结构分析 

通过宏基因组的测序结果，对不同处理的水体样本中的微生物物种进行了注释，共发现 3 界、216

门、219 纲、490 目、1057 科、4575 属、30214 种。通过与 NR 数据库对比，获得了物种注释信息，在最

高分类界线上，各处理的微生物群落组成均以细菌为主。如图 2a 所示，对照组和热浪组中的微生物组成

主要为细菌（70%~72%）、真菌（0.3~0.5%）、古菌（0.3%~0.8%），其他未知微生物（26%~36%）。

在实验期间，热浪组的微生物丰度变化更加明显，细菌比例逐渐减少。 



 

 

图 1

不同
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组水

温变

化

（红

色虚

线分

别表

示热浪开始与结束，蓝色箭头指示为采样时间点） 

Fig 1. Water temperature variations under different treatments (red dashed lines indicate the start and end of the heatwave; blue 

arrows represent the sampling time points) 

图 2 不同处理水生微生物群落组成：（a）界水平；（b）门水平优势类群；（c）属水平优势类群 

Fig 2. Composition of aquatic microbial communities under different treatments: (a) classification at the kingdom level; (b) 

dominant taxa at the phylum level; (c) dominant taxa at the genus level. 

 

对不同处理的水体微生物在门水平上进行分类，将相对丰度大于 1%的微生物群落称为优势类群。如

图 2b 所示，门水平上的优势类群共有 8 个，丰度最高的是病毒中的尾噬菌体门 Uroviricota，热浪前后对

照组和热浪组的平均相对丰度分别为 26.47%、24.73%、26.63%和 32.53%，其次是放线菌门 Actinobacteria

（25.5%、17.21%、26.65%和 19.87%）、变形菌门 Proteobacteria（16.23%、16.8%、15.41%和 18.36%）、

疣微菌门 Verrucomicrobia（9.02%、14.34%、9.3%和 3.72%）、拟杆菌门 Bacteroidetes（6.86%、3.98%、

6.06%和 5.37%）、蓝细菌门 Cyanobacteria（4.63%、5.08%、3.42%和 3.27%）、浮霉菌门 Planctomycetes

（3.13%、8.45%、3.44%和 3.57%）和绿弯菌门 Chloroflexi（2.65%、1.78%、3.39%和 1.50%）。与对照组

相比，加热处理提高了尾噬菌体门、放线菌门和变形菌门的相对丰度，降低了疣微菌门的相对丰度，对其

他优势门类的丰度无特别影响。 

在属水平（图 2c），对照组和热浪组微生物群落中的优势属（相对丰度大于 1%）有 5 个，丰度最高

的是 Candidatus Planktophila 属，实验前后对照组和热浪组的平均相对丰度分别为 5.86%、1.42%、6.25%

和 1.26%，其次是 Candidatus Nanopelagicus 属（4.27%、1.53%、4.91%和 1.74%），这两个属都属于淡水

浮游放线菌类群[25]，酸微菌属 Acidimicrobium（1.31%、0.93%、1.13%和 1.32%）、聚球藻属 Synechococcus

（3.8%、3.05%、2.83%和 1.92%）、β-变形菌门下的 Limnohabitans 属（2.38%、3.42%、2.65%和 2.81%）。

与对照组相比，加热处理提高了酸微菌属的相对丰度，降低了 β-变形菌属的相对丰度，对其他优势属的丰

度无特别影响。 



 

 

2.3微生物群落功能分析 

利用宏转录组的测序结果并根据 KEGG 数据库注释，得到各个样本的功能基因表达情况。如图 3 所

示是不同处理组在 KEGG L1 水平代谢通路中的注释结果，注释丰度在前三的是新陈代谢、遗传信息处理

和环境信息处理。其中，对照组的新陈代谢功能表达丰度增加，遗传信息处理、环境信息处理和细胞过程

功能丰度下降，有机系统相关功能丰度则无明显变化；热浪组在经历热浪后新陈代谢和环境信息处理功能

丰度有所下降，遗传信息处理、细胞过程和有机系统功能丰度则有所上升。与对照组相比，热浪处理降低

了新陈代谢功能的表达，提高了遗传信息处理、有机系统和细胞过程功能的丰度，该结果表明热浪对水生

微生物的功能表达有影响。 

为深入揭示热浪对微生物功能的影响，我们在 KEGG 第一级代谢通路（L1）基础上，进一步对第三

级通路（L3）进行注释与比较，以解析不同处理下微生物功能组成的差异。如图 4 所示，在 KEGG L3 水

平的微生物功能中，丰度前 10 的是代谢途径、光合作用、次生代谢产物的生物合成、核糖体、不同环境

中的微生物代谢、光合作用-天线蛋白、碳代谢、光合生物中的碳固定、草酰乙酸和二羧酸代谢和氧化磷酸

化。总体来看，代谢途径和光合作用在不同组之间表现出较大的相对丰度差异，对照组在实验期间代谢途

径和光合作用功能相对丰度有明显增加，而热浪组的功能丰度则降低。核糖体、光合作用-天线蛋白等其他

功能在不同处理条件下也呈现出一定程度的差异。这些结果表明热浪会影响微生物群落的功能组成，这可

能与微生物的环境适应策略相关。 

 

图 3 不同处理水生微生物 KEGG L1 水平注释 

Fig 3. KEGG Level 1 functional annotation of aquatic microbial communities under different treatments. 

图 4 不同处理水生微生物 KEGG L3 水平丰度前 10 功能 

Fig 4. Top 10 KEGG L3-level functions in terms of abundance of aquatic microorganisms under different treatments. 



 

 

2.4热浪对微生物群落结构和功能的影响程度 

门水平微生物群落 Venn 图（图 5a）显示，实验前对照组和热浪组之间的分类群高度重叠，共有 210

个分类群。这种稳定的群落结构在处理后依然存在，实验后的两个组中仍有 210 个共有类群，具有高度

相似的微生物群落结构，表明对照组和热浪组样本的物种组成无明显变化。 

与此相反，在 KEGG KO 注释水平上的微生物功能 Venn 图（图 5b）显示，不同处理组在功能组成

上存在明显差异。经历热浪后的热浪组特有功能数为 593，相比经历热浪前，特有功能数增加了 467，微

生物功能更加丰富。对照组在实验期间微生物功能并未发生明显变化，实验前和实验后的特有功能数从

164 个增加到 189 个。这些结果表明，热浪会影响水生微生物群落的功能，导致其功能丰富度增加，但

相比之下对微生物群落组成的影响较小。 

 

图 5 共有及特有物种和功能 Venn 图：（a）门水平微生物群落 Venn 图；（b）KEGG KO 注释水平功能组成 Venn 图 

Fig 5. Venn diagrams of shared and unique species and functions:(a) Venn diagram of microbial communities at the phylum 

level;(b) Venn diagram of functional composition at the KEGG KO annotation level. 

 

为了量化热浪前后微生物群落结构和功能的变化，利用对照组和热浪组在实验前后的 Bray-Curtis 距

离来评估相似性。如图 6a 所示，在功能层面，热浪组在经历热浪后与对照组的微生物群落相似性明显下

降，热浪后不同处理组的 Bray-Curtis 指数为 0.31，比热浪前（Bray-Curtis 距离为 0.15）增加了 0.16。而

在结构层面，热浪前后 Bray-Curtis 指数从 0.03 变为 0.15，整体变化幅度较小，热浪前后微生物群落结构

相似性较高。 

 

图 6 热浪前后微生物群落结构和功能相似性：（a）热浪前后 HW 和 CT 的结构及功能 Bray-Curtis 距离；（b）结构及功

能 Bray-Curtis 距离变化值 

Fig 6. Similarity in microbial community structure and function before and after the heatwave: (a) Bray–Curtis dissimilarity of 

community structure and function in HW and CT groups before and after the heatwave; (b) changes in Bray–Curtis dissimilarity for 

structure and function. 



 

 

3讨论 

已有研究表明热浪对湖泊生态系统具有显著影响[26]。观测研究表明夏季热浪对小型浅水湖泊生态系

统的物理结构和功能具有显著影响，导致浮游植物动态和温室气体排放途径的差异[4]。一项中宇宙模拟实

验研究显示，模拟的夏季热浪显著增加了实验性浅水湖泊微观生态系统温室气体排放，表明气候变化引发

的热浪可能提升浅水湖中 CH4 和 N2O 的排放[27]。此外，热浪还会影响浮游植物生长，例如夏季热浪对蓝

藻水华暴发可能产生促进或抑制的双重效应，且这种效应存在纬度差异[28,29,30]。因此，进一步研究气候变

暖对浅水生态系统功能的影响，对减缓湖泊生态系统气候变化的影响有重要意义。 

3.1热浪对湖泊水生微生物群落结构的影响 

温度波动是影响微生物群落结构的重要因素，在气候变暖的背景下，温度升高会加速微生物群落的活

动，并在不同群落中产生差异性反应[31]，相比起其他微生物群落，细菌受温度的影响更大[32]。本研究中，

我们通过热浪实验研究了温度升高对湖泊水生微生物群落结构的影响，结果表明，热浪期间，热浪组的细

菌群落丰度显著下降，这一现象表明细菌对高温环境的敏感性较强，该发现与在博斯腾湖的中宇宙实验结

果一致[33]。 

温度的升高不仅会影响细菌的整体丰度，还会引起优势门的组成变化[34,35]，本研究中具体表现为放线

菌门和变形菌门的丰度增加，而疣微菌门则表现出明显下降。这种变化与不同微生物物种的温度适应机制

密切相关，具有较高耐温性的微生物能够通过调节热休克蛋白（HSPs）等机制增强耐受性，从而在高温环

境中表现出更强的生存能力[36]；而耐温性较低的微生物在环境温度超过其最适生长温度时，其蛋白质可能

发生变性，细胞结构受到不可逆损伤，导致其丰度下降[37]。 

3.2热浪对湖泊水生微生物功能的影响 

环境变化不仅会改变微生物群落的组成，也深刻影响其生态功能，变暖强烈影响微生物群落的丰度、

代谢活性和底物吸收，并通过重塑微生物多样性和改变微生物相互作用来改变微生物介导的生态系统功能
[33,38,39]。热浪作为全球气候变化的显著表现之一，已对水生生态系统中的微生物群落功能造成了深刻影响
[40,41]。通过宏转录组测序结果分析，本研究揭示了热浪期间水体微生物群落功能表达的变化。在 KEGG L1

水平的代谢通路注释中，对照组与热浪组的功能丰度表现出明显的差异，热浪组新陈代谢功能丰度明显下

降，而遗传信息处理、细胞过程等功能丰度上升（图 3）。这一结果表明热浪可能通过改变水生微生物群

落的功能组成，促使微生物群落通过调整遗传信息处理和细胞过程等功能，来适应高温环境[42]。在 KEGG 

L3 水平丰度前 10 的功能中（图 4），对照组在实验期间代谢途径和光合作用相关功能的相对丰度明显增

加，而热浪组则在光合作用和代谢途径的基因表达上有所减弱。这可能是因为高温导致微生物的光合作用

效率降低，进而抑制了与光合作用相关的基因的表达，这与 Laura Seidel 等的研究结果一致[43]。热浪显著

提高了微生物群落的功能多样性（图 5b），且新增功能主要集中于与环境胁迫适应及生态系统稳定性密切

相关的代谢与调控通路，例如能量代谢与物质循环、氨基酸代谢、遗传信息处理等。这表明微生物群落可

能通过提升资源利用效率和增强抗逆能力来维持其功能稳定性[44]，从而整体上影响湖泊水体的能量流动

与物质循环。有研究显示，热浪会影响河流微生物的碳代谢功能，导致微生物优先使用相对稳定的碳形式
[41]，热浪可能通过影响微生物功能组成和丰度，干扰生态系统的能量流动和物质循环。 

热浪对湖泊水生微生物功能的影响反映了微生物群落在高温环境下的适应性变化。新陈代谢、光合作

用和遗传信息处理等功能的变化，揭示了微生物如何通过调节其功能表达应对温度升高带来的压力。随着

气候变化导致热浪事件的增多，热浪对水体微生物群落的长期影响值得进一步关注，以评估其对湖泊生态

系统功能稳定性的潜在风险。 

3.3短期热浪对湖泊水生微生物群落结构和功能的影响差异 

自然界中的微生物群落功能可能会通过恢复潜在功能多样性来改变物种组成，从而对温度波动做出快

速反应[45]。本研究结果表明，短期热浪对湖泊水生微生物群落的结构组成与功能组成具有显著的差异化调

控效应。在群落结构层面，实验前后对照组与热浪组群落物种组成保持高度稳定（图 5a）；然而，在功能

层面，短期热浪显著增强了微生物群落的功能多样性，热浪组在经历热浪后新增 593 个特有功能，较热浪



 

 

前增加 467 个，功能丰富度明显提高，相比之下，对照组在实验期间的功能组成变化较小（图 5b）。这种

现象表明，虽然群落的物种组成保持稳定，温度变化通过刺激微生物功能基因的表达或激活潜在功能，导

致群落功能多样性的快速提升，这与 Irene Ylla 等关于微生物群落功能对环境扰动高度敏感、功能冗余性

强的观点相符[46]。 

Bray-Curtis 指数进一步验证了这一差异性趋势。在结构层面，Bray-Curtis 距离在热浪后有所上升（图

6），但整体变化幅度较小，结构组成仍保持相对稳定，说明微生物群落结构对短期的热胁迫具有弹性，

群落组成不会发生明显变化[47]。与之形成鲜明对比的是功能层面，不同处理组间的功能相似性在热浪后显

著降低，说明热浪显著加剧了微生物群落功能的分化，已有研究表明微生物功能在受到脉冲干扰（极端事

件）后更加容易恢复，群落结构的改变往往滞后于功能响应[48,49]。这种响应模式可归因于微生物的环境适

应策略，一方面，微生物的基因组通常具有可塑性，微生物群落中存在大量具备广泛代谢潜力的“潜在功

能基因库”[50]；另一方面，群落结构层面的变化通常涉及物种替代或消长过程，需较长时间尺度才能显现
[51]。 

3.4局限与展望 

中宇宙模拟系统在一定程度上简化了自然湖泊环境的复杂性，做为首次尝试，本研究充分证实其在湖

泊响应极端事件过程与机制研究中的作用。实验中所设定的热浪强度和持续时间主要依据太湖地区近年来

常见的短期热浪特征，能够反映典型的极端高温过程。鉴于实验设计样本量较小、未进行热浪强度梯度与

持续时间梯度的对比，后期可围绕不同热浪特征开展模拟研究。与此同时，湖泊生态系统的响应不仅受温

度变化驱动，还受到溶解氧、营养盐等理化因子的综合调控，这些因子在极端气候条件下可能与微生物群

落结构和功能产生复杂交互作用。后续可以围绕热浪的间接作用如改变溶解氧和营养盐等进一步系统评估

湖泊微生物群落在热浪背景下的动态变化与生态功能影响，揭示水生微生物对极端气候事件的响应机制及

生态效应。 

4结论 

本研究通过模拟热浪事件，系统探讨了短期高温胁迫对湖泊水生微生物群落结构与功能的影响。结果

表明，热浪导致微生物核心代谢功能丰度下降，而遗传信息处理、细胞过程等功能丰度上升；热浪显著增

加了功能丰富度，新增大量特有功能，导致功能相似性显著降低；尽管微生物群落结构在短期内表现出较

强的稳定性，但功能水平对热浪变化高度敏感，功能多样性显著提升。这一差异性响应模式揭示了水生微

生物群落通过功能调整快速适应环境波动的生态策略，即使物种结构暂时不变，微生物介导的关键生态过

程（如物质循环、能量流动）已受到即时干扰，丰富了极端气候背景下湖泊微生物生态过程的理论认识，

尤其是关于结构-功能响应差异性的实证证据。 
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