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基于微生物生物完整性指数的湖泊生态系统健康评价 

——以银川市鸣翠湖为例 

马晨洁 1，齐娅荣 2 ，陶俊伸 1 ，王宇龙 1 ，任  悦 1,3，钟艳霞 1,4 ** 

(1：宁夏大学生态环境学院，银川 750021) 

(2：清华大学环境学院，北京 100084) 

(3：宁夏回族自治区国土空间规划研究中心，银川 750001) 

(4：西北退化生态系统恢复与重建教育部重点实验室，银川 750021) 

摘  要：为探究干旱区灌区浅水湖泊生态健康的季节动态及其微生物驱动机制，本研究以银川鸣翠湖为研究对象，于春、夏、

秋、冬四季采集水样，测定水质理化指标并获取宏基因组数据，构建了适用于四季比较的微生物完整性指数（microbial index of 

biotic integrity，M-IBI）评价体系，分析了其与水质指数（WQI）及碳、氮、磷、硫循环功能基因的相关性。综合 WQI 与实地

生境条件，筛选出统一参考点与受损点，经指标筛选确定 5 项核心指标，建立了能有效区分四季生态系统健康状态的评价体系。

结果表明：夏季健康等级以亚健康为主，秋季次之，春季与冬季相对较差，其中春季略低于冬季；空间上，开阔水域与芦苇湿

地健康等级较高，而封闭水体和入水口相对较差。WQI 与 M-IBI 在冬季呈显著正相关，夏季呈负相关，两者从不同维度评价湖

泊状态。功能基因关联分析从分子层面验证了 M-IBI 的科学性。本研究构建的 M-IBI 为西北黄河灌区湖泊生态健康评价提供了

方法参考与实践依据。 
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Abstract：This study examined the seasonal dynamics of ecological health and the related microbial mechanisms in shallow lakes of arid 

irrigation areas, taking Lake Mingcui (Yinchuan) as the study site. Water samples were collected in spring, summer, autumn, and winter. 

Water quality physicochemical parameters were measured, and metagenomic data were obtained. A seasonally adaptable Microbial Index 

of Biotic Integrity (M-IBI) evaluation method was established, and its correlations with the Water Quality Index (WQI) and functional 

genes in carbon, nitrogen, phosphorus, and sulfur cycles were analyzed. Reference sites and impaired sites were identified by combining 

the Water Quality Index (WQI) results with in-situ habitat conditions. After indicator screening, five core indicators were selected to build 

an evaluation system that can effectively distinguish ecosystem health status across the four seasons. The results showed that the lake 
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ecosystem health status was mostly suboptimal in summer, followed by autumn, while spring and winter had relatively poor health 

conditions, with spring slightly worse than winter. Spatially, open-water areas and reed wetlands had better health levels, while enclosed 

water bodies and water inflow points had poorer health status. The WQI and M-IBI were significantly positively correlated in winter and 

negatively correlated in summer, indicating a complementary relationship between the two indices. Functional gene correlation analysis 

verified the scientific validity of the M-IBI at the molecular level. The M-IBI established in this study can provide methodological 

references and practical support for ecological health assessment of lakes in the irrigation areas of the northwest Yellow River basin. 

Keywords：Lake Mingcui；microbial integrity index；water quality index；functional genes；seasonal dynamics 

 

湖泊是地球淡水生态系统的重要组成部分，在气候调节、生物多样性维持及生物地球化学循环中发挥

着重要生态功能[1]。受内源污染和外源输入双重影响，多数湖泊生态系统结构与功能趋于退化[2]。因此，

开展湖泊生态系统健康评价，筛选有效指标并识别关键驱动因子，对湖泊保护与可持续管理具有重要意义。

目前，基于生物群落结构评价水生态健康的生物完整性指数（index of biotic integrity，IBI）法已被广泛应

用。Karr[3]于 1981 年首次以鱼类为指示生物建立 IBI，此后该方法所选指示生物逐步拓展至大型底栖无脊

椎动物[4]、浮游动物[5]和浮游植物[6]等类群。然而，传统 IBI 依赖的指示生物生命周期较长，对环境变化的

响应存在明显滞后；采样过程受水体条件限制，且随着污染加剧其数量显著下降；此外，该类指标主要反

映群落结构变化，难以揭示生态功能的退化机制。与传统 IBI 相比，基于微生物的微生物完整性指数 

(microbial index of biotic integrity，M-IBI)具有独特优势。微生物生命周期短、代谢快且对环境变化敏感，

能够快速响应环境波动[7]，可作为湖泊生态健康的早期预警指标。同时，微生物处于食物网的基础营养级，

其对生态系统扰动的响应速度快于生产者和消费者，且在冰封期或高污染水体中仍能保持活跃。借助现代

高通量测序技术，微生物群落的时空变化更易被监测，其作为指示物种的应用价值日益凸显[8-9]。因此，M-

IBI 作为传统 IBI 的重要补充，在湖泊生态系统健康评价中具有重要研究价值与应用前景。 

目前，M-IBI 已应用于河流[10-12]、湿地[13]、地下水[14]、城市河道[8,15-16]等不同类型水体，在湖泊中亦

有初步尝试。湖泊水体交换缓慢、营养盐滞留时间长[17]，微生物群落的响应信号易于积累和放大，因此在

湖泊中具有更高的灵敏度和稳定性[7]。寒区湖泊冰封期长，传统生物监测难以开展，而微生物可通过冰下

水样分析有效填补冬季监测空白。此外，湖泊富营养化与蓝藻水华问题突出，功能基因能够直接揭示其微

生物驱动机制[18]。随着高通量测序技术的不断成熟，M-IBI 在湖泊中的应用已具备技术基础，其优势可得

到充分发挥，具有重要的科学价值和应用前景。然而，现有湖泊 M-IBI 研究多采用分季节构建评价体系，

不同季节的参考点不一致，导致四季健康评价结果无法直接比较。同时，已有研究主要关注群落结构层面，

未进一步分析 M-IBI 与碳、氮、磷、硫循环功能基因的相关性，难以从代谢机制层面解释健康状态的变化

规律。尤其针对干旱区灌区湖泊 M-IBI 研究，目前尚属空白。 

银川鸣翠湖是宁夏干旱半干旱区的典型湖泊，年均降水量与蒸发量比约为 1:9，是在独特自然地理条

件与人工灌溉活动共同作用下形成与维持的生态系统，是黄河流域灌区湖泊的典型代表[19-20]。近年来，受

周边农业活动与旅游开发影响，该湖生态系统健康面临压力，环境因子波动剧烈，生物多样性有限。其中，

农业面源污染突出，总氮是该湖主要污染物之一，也是湖区水质空间分异的关键驱动因子[21]。该湖具有冰

封期长、水体交换受人工调控、农业面源污染显著等特征。现有生态健康评价多集中于水体理化因子的富

营养化评价[21]、T-S 模糊神经网络模型的水质评价[22]以及基于浮游植物完整性的水生态评价[23]，缺乏针对

微生物完整性指数及其功能基因的研究，且未见适用于四季比较的统一 M-IBI 评价体系。为此，本研究基

于四季宏基因组与水质数据，构建适用于四季比较的微生物完整性指数，并分析其与水质指数(WQI)及功

能基因的相关性，系统评价鸣翠湖生态健康的季节动态与空间格局，以期为我国西北干旱区灌区湖泊的生

态健康评价提供方法参考和实践依据。 

1 材料与方法 

1.1 研究区采样点设置 

鸣翠湖（38°23′5″~38°24′5″N，106°23′4″~106°23′5″E）位于宁夏回族自治区银川市兴庆区掌政镇，地



处中温带干旱气候区。湖泊总面积 660 hm2 ，平均水深 1.2 m，蓄水量约为 416×104 m3。湖区植被类型以

芦苇沼泽、荷花塘和草本湿地为主，受周边农业退水及旅游开发等人类活动影响显著。鸣翠湖夏、秋季水

量较大，冬、春季基本无黄河水补给，是典型的季节性湖泊。本研究在湖区不同区域共设置 11 个采样点

（图 1），分别于 2025 年 5 月（春季，水温 14.8~18.5 ℃）、8 月（夏季，水温 24.2~28.7 ℃）、10 月（秋

季，水温 13.6~19.0 ℃）和 2026 年 1 月（冬季，水温 0.1~3.5 ℃）采集四季水样。冬季采样时，湖面已形

成稳定冰层（冰厚约 10~15 cm），采用冰钻凿冰后，于冰下 0.5 m 处采集水样。 

 

图 1 研究区位置及采样点分布 

Fig.1 Study area location and the distribution of sampling sites 

1.2 样品采集与分析 

1.2.1 样品采集和水质分析  使用不锈钢水样采集器在距水面约 0.5 m 处采集表层水样，冰封期采样时，

先用冰钻在冰面钻孔，清除孔口碎冰后，再按上述方法采集冰下水样，以避免表层污染。每个采样点采集

3 份水样，装入 5 L 聚乙烯瓶中密封保存。现场使用便携式水质多参仪现场测定水温（WT）、pH、电导

率（EC）、溶解氧（DO）和浊度（NTU）。采集的水样于 4 ℃冷藏保存用于理化性质分析。另取 1 L 水

样经 0.22 μm滤膜过滤，将滤膜置于-80 ℃冷冻保存，用于微生物分析。总氮（TN）采用碱性过硫酸钾-紫

外分光光度法（HJ 636-2012）测定；总磷（TP）采用钼酸铵分光光度法（GB 11893-89）测定；氨氮（NH3-

N）采用纳氏试剂比色法（HJ 535-2009）测定；硝态氮（NO3⁻-N）采用紫外分光光度法（HJ/T 346-2007）

测定；化学需氧量（CODCr）采用快速消解分光光度法（HJ/T 399-2007）测定；叶绿素 a（Chl-a）采用分

光光度法（HJ 897-2017）测定；五日生化需氧量（BOD5）采用稀释与接种法（HJ 505-2009）测定。 

1.2.2微生物群落分析  利用 Mag‑Bind® Soil DNA Kit（Omega Bio‑tek，美国）提取滤膜上的微生物总

DNA，通过 NanoDrop 2000 分光光度计（Thermo Fisher Scientific，美国）检测 DNA 浓度与纯度，并用 1%

琼脂糖凝胶电泳检测其完整性。使用 Covaris M220 超声破碎仪（基因有限公司，中国）将 DNA 片段化，

筛选约 400 bp 的片段用于文库构建，采用 NEXTFLEX® Rapid DNA‑Seq Kit（Bioo Scientific，美国）进行

文库构建。文库质量合格后，在 DNBSEQ‑T7 测序平台(上海美吉生物医药科技有限公司)上进行宏基因组

测序，测序策略为 PE150（双端 150 bp）。原始测序数据使用 fastp 软件进行质控，去除接头及低质量序

列，过滤后长度小于 50 bp或平均碱基质量值低于 20 的 reads；利用 MEGAHIT[24]软件对 clean reads 进行

组装，筛选长度≥300 bp 的 contigs；采用 Prodigal 软件预测开放阅读框(ORF)，使用 CD‑HIT[25]软件按 90%



的相似度和覆盖度聚类构建非冗余基因集；通过 SOAPaligner[26]软件将各样本 clean reads 比对至基因集(95%

相似度)，采用 RPKM（Reads Per Kilobase per Million mapped reads）法计算基因丰度。该方法同时校正了

测序深度和基因长度差异，使不同样本间的基因丰度具有可比性。使用 Diamond[27]将非冗余基因集的氨基

酸序列与 NR 数据库进行比对（BLASTP，e-value 为 1e-5），并通过 NR 数据库对应的分类学信息获得物

种注释，以物种对应基因丰度之和计算该物种的相对丰度。功能注释采用 Diamond[27]软件将非冗余基因集

的氨基酸序列与 KEGG 数据库比对（BLASTP，e‑value≤1e⁻⁵），获得 KO（KEGG Orthology）信息及丰度，

并依据 KEGG 层级关系提取碳、氮、磷、硫循环相关功能基因的丰度。 

微生物群落分析基于宏基因组测序数据开展。Alpha 多样性是基于非冗余基因集中各基因的丰度计算；

Beta 多样性基于 Bray-Curtis 距离矩阵进行主坐标分析(PCoA)，组间差异显著性采用 PERMANOVA 检验。

进行相关性分析前，采用 Shapiro-Wilk 检验对数据进行正态性检验。 

1.3 数据处理 

采用 Excel 对原始数据进行整理。利用 Origin 2022 绘制箱线图分析水质变化特征，绘制柱状堆积图展

示各季节微生物群落组成与分布特征，绘制相关性热图分析门（属）水平微生物群落与水质指标的相关关

系，并对 WQI 与 M-IBI 值进行线性拟合。使用 R 语言进行主坐标分析（PCoA）及 M-IBI 与功能基因的相

关性分析。采用 SPSS 27.0 对环境因子进行共线性检验。利用 Canoco 5.0 进行冗余分析（RDA），探讨水

质因子对微生物群落的影响，并通过蒙特卡洛置换检验评估环境因子的显著性。 

1.4 M-IBI 评价体系的构建 

1.4.1 参考点的选取方法 参考先前的研究方法[28-30]，本研究基于采样点的 pH、DO、NH3-N、TP、TN、

CODCr 和 Chl-a 计算综合水质指数（Water quality index, WQI）为每个水质指标分配了权重，并根据以下公

式对其进行标准化： 

 
𝑊𝑄𝐼 =

∑ 𝐶𝑖 × 𝑃𝑖
𝑛
𝑖=1

∑ 𝑃𝑖
𝑛
𝑖=1

 (1) 

式中，Ci 为水质指标 i 的标准化值，Pi 为水质指标 i 的权重（表 1）；WQI 值的分布范围在 0~100 之间，

将水质评价等级划分为 5 个级别：好[90，100)、较好[70,90)、中等[50,70)、差[25,50)、非常差[0,25)。根据

WQI 得分情况以及湖泊周边区域人为活动干扰的强度，选择其中最合适作为参照的点。 

 

表 1 参数的相对权重(Pi)和归一化因子(Ci) 

Tab.1 The relative weights (Pi) and the normalization factors (Ci) of parameters 

变量 
相对权重

(Pi) 

归一化因子(Ci) 

100 90 80 70 60 50 40 30 20 10 0 

pH 1 7 7~8 8~8.5 8.5~9 6.5~7 6~9.5 5~10 4~11 3~12 2~13 1~14 

DO/(mg/L) 4 ≥7.5 >7 >6.5 >6 >5 >4 >3.5 >3 >2 ≤1 <1 

NH3-N/(mg/L) 3 <0.01 <0.05 <0.1 <0.2 <0.3 <0.4 <0.5 <0.75 <1 ≤1.25 >1.25 

CODCr/(mg/L) 3 ≤15 ≤20 ≤25 ≤30 ≤35 ≤40 ≤45 ≤50 ≤60 ≤80 >80 

TP/(mg/L) 4 <0.01 <0.02 <0.05 <0.1 <0.15 <0.2 <0.25 <0.3 <0.35 ≤0.4 >0.4 

TN/(mg/L) 4 ≤0.2 ≤0.3 ≤0.5 ≤0.75 ≤1 ≤1.2 ≤1.5 ≤1.7 ≤2 ≤2.5 >2.5 

Chl-a/(μg/L) 3 ≤15 ≤20 ≤25 ≤30 ≤35 ≤40 ≤45 ≤50 ≤60 ≤80 >80 

 

1.4.2 指标筛选  在参照 M-IBI 相关研究的基础上[8,13,15]，了解通常研究选用的候选指标，初步选取具有

与群落丰富度、结构、组成和功能相关的 4 种相关参数作为 M-IBI 的候选指标。其中，与群落组成相关的

参数选择涉及微优势种分布/与关键水质指标显著相关的微生物组成。然后通过干扰反应、判别能力分析

和 Pearson 相关性分析对候选指标进行分析，筛选出用以计算 M-IBI 的生物参数指标。①干扰反应，确定

各项指标随污染程度增大响应的形式(上升或下降)，变化方向通过查阅文献及比较参考点与受损点之间的



差异确定。②判别能力分析，通过分组绘制各指标在参考点和受损点的箱线图，保留参考点和受损点中位

数均不在对方箱体中的指标(IQ≥2)。③对候选指标进行 Pearson 相关性分析，若两指标的相关系数|r|≥0.75

且 P<0.01，选择其一用于构建 M-IBI 评价体系。 

1.4.3 M-IBI评价标准  采用比值法进行核心指标赋值。其中，随干扰增大而减小的指标最大期望值为 95%

分位数，各指标的分值为指标值与所有采样点的 95%分位数的比值；随干扰增大而增大的指标以 5%分位

数为最佳期望值进行计算。计算方法：(最大指标值-指标值)/(最大指标值-5%分位数)。指标值应分布于 0~1，

若大于 1，则记为 1。以参考点 IBI 的 95%分位数作为湖泊健康评价的最佳值，其后区间五等分，依次为

健康、亚健康、一般、较差、极差状态的划分标准。 

2 结果与分析 

2.1 水质时空特征 

2.1.1 WQI 水质评价结果  各采样点 WQI 评价结果如图 2 所示。鸣翠湖水质时空异质性较低。春季 WQI

值为 72~89，所有样点水质等级均为“较好”；夏季为 63~75，水质等级以“中等”为主，“较好”等级样点占比

约 18%；秋季为 69~87，除 H 点外其余样点水质等级均为“较好”；冬季为 60~86，“较好”等级样点占比约

83%，“中等”等级占比约 27%。综合四季 WQI 值及水质等级分布，春季水质最优，夏季最差。 

 

图 2 各样点四季水质指数评价结果(a：春季；b：夏季；c：秋季；d：冬季) 

Fig.2 Seasonal water quality evaluation results of sampling points (a: spring; b: summer; c: autumn; d: winter) 

 

2.1.2 参考点与受损点的确定 根据参考点与受损点的筛选标准，综合四次采样的 WQI 计算结果，全面反

映不同时期各采样点的水质情况。共选出 4 个参考样点（A、C、D、F）与 4 个受损样点（E、H、J、K），

其余样点为其他测试样点。参考点与受损点在 TN 和 WQI 上存在显著差异（表 2），进一步验证了分组的

合理性。 

2.2 微生物群落特征 

2.2.1 微生物群落多样性分析  各季节微生物群落 Alpha 多样性分析如图 3 所示。Kruskal-Wallis 检验表

明，Chao1 指数（H=14.806，P=0.002）、Shannon-Wiener 多样性指数 （H=29.345，P<0.001）和 Pielou 均

匀度指数（H=29.171，P<0.001）在四季之间均存在极显著差异。Chao1 指数表现为夏季>秋季>春季>冬季，

其中冬季显著低于夏季和秋季；Shannon 指数表现为夏季>冬季>秋季>春季，春季显著低于夏季和冬季。

总体而言，夏季微生物群落丰富度与多样性最高，春季相对较低。Pielou 均匀度指数夏季显著高于其他季

节，表明夏季微生物群落结构更为均匀。夏季适宜的水温及相对充足的营养物质促进了微生物的生长与繁

殖，从而提高了群落丰富度与多样性；同时，高温与较高的营养盐浓度形成环境过滤作用，使耐受型微生

物种类相对富集，物种分布更趋均衡。春季均匀度最低，可能与春季水体环境波动较大、部分优势类群占

比偏高有关。冬季虽物种丰富度（Chao1 指数）显著低于夏季和秋季，但 Shannon 指数和 Pielou 均匀度指

数与夏季无显著差异，表明在冬季低温环境下，尽管物种数减少，但剩余物种分布相对稳定，群落结构仍

保持一定完整性。 

 



表 2 参考点与受损点位的水质比较 

Tab.2 Comparison of water quality parameters between reference and impaired sites 

水质指标 参考点 其他点 受损点 显著性 

pH 7.94±0.31 7.78±0.26 7.90±0.39 0.729  

DO(mg/L) 7.95±3.36 7.15±2.96 7.2±4.52 0.612  

NH3-N(mg/L) 0.19±0.08 0.23±0.12 0.19±0.10 0.943  

TP(mg/L) 0.02±0.01 0.03±0.02 0.06±0.13 0.236  

TN(mg/L) 0.37±0.27 0.46±0.31 0.65±0.50 <0.05*  

CODCr(mg/L) 17.45±9.23 18.22±11.13 26.61±19.57 0.101  

Chl-a(μg/L) 7.76±5.54 9.13±6.61 7.55±6.72 0.926  

WQI 80.37±7.51 78.48±8.43 73.32±7.51 <0.05* 

*表示差异显著，P≤0.05。参考点（A、C、D、F）位于大水面开阔区，周边无直接污染源，受人类活动干扰较小；受损

点（E、H、J、K）分别位于荷花池（E）、入水口（J）、南湖（K）及航道区（H），受农业退水、旅游活动或水体交换受

限等影响较大。 

 

 

图 3 各季节微生物群落 Alpha 多样性指数(*表示 0.01<P≤0.05；**表示 0.001<P≤0.01，***表示 P≤0.001) 

Fig.3 Alpha diversity index of microbial communities in each season 

 

基于 Bray-Curtis 距离的主坐标分析（PCoA）结果如图 4 所示。第一主坐标（PC1）和第二主坐标（PC2）

分别解释了群落结构变异的 38.82%和 19.63%。相似性分析（ANOSIM）结果显示，R=0.639，P=0.001，

表明不同季节间微生物群落结构存在显著差异。夏、秋季微生物群落结构差异相对较小，样本点分布高度

重叠；春季、冬季与夏、秋季间群落结构差异较为明显，且春季与冬季内部亦存在一定程度的分离。就季

节内部而言，夏、秋季各样点间微生物群落结构差异不明显，样本分布较为集中；春、冬季各样点间差异

较为显著，样本分布更为分散。 

2.2.2 微生物群落优势菌属  研究区四季门和属水平微生物群落物种组成如图 5 所示。春季，鸣翠湖水体

中平均相对丰度较高的门类为变形菌门（53.51%）、放线菌门（18.44%）和拟杆菌门（12.05%）；夏季为

变形菌门（31.35%）、蓝藻门（25.66%）和放线菌门（22.15%）；秋季为变形菌门（43.03%）、放线菌门

（22.21%）和蓝藻门（14.52%）；冬季为变形菌门（60.31%）、放线菌门（17.64%）和拟杆菌门（11.33%）。 

属水平上，春季优势属主要为变形菌门中未分类的属和 Limnohabitans；夏季主要为 Cyanobium（双色

藻属）和 Synechococcus（聚球藻属）；秋季主要为 Limnohabitans 和蓝菌属；冬季为变形菌门中未分类的

属、Rhodoferax(（红育菌属）和 Polaromonas（极单胞菌属）。 

2.3  微生物完整性指数(M-IBI)构建 

2.3.1候选生物参数的确定与筛选  为探究微生物群落与水质指标之间的关系，选取全部采样点中相对丰

度前 15 的门和前 15 的属进行冗余分析（图 6）。在门水平上，RDA1 轴解释了微生物群落变异的 41.83%，



RDA2 轴解释了 8.11%；TN、WT、DO、EC、NO3
--N 和 Chl-a 与门水平微生物群落分布呈显著相关(P<0.05)。

在属水平上，RDA1 轴解释了微生物群落变异的 67.43%，RDA2 轴解释了 5.24%，WT、TP、DO 和 Chl-a

与属水平微生物群落分布有显著相关(P<0.05)。综上，确定影响微生物群落组成及分布的关键环境因子为

TN、TP、WT、DO、EC、NO3
--N 和 Chl-a。 

 

 

图 4 各季节微生物群落 Beta 多样性分析 

Fig.4 Beta diversity analysis of microbial communities in each season 

 

图 5 各季节微生物门水平(a)和属水平(b)相对丰度 

Fig.5 Relative abundance of microbial phyla (a) and genus (b) in each season 

 



为进一步分析关键环境因子与优势门、属微生物群落之间的关联，进行了 Spearman 相关性分析（图

7）。门水平上，放线菌门与 TP 呈显著负相关；绿弯菌门与 EC 和 Chl-a 值呈正相关；蓝细菌门与 WT 和

Chl-a 呈显著正相关；拟杆菌门与 TN 呈显著正相关。属水平上，Limnohabitans 属与 TN 呈显著正相关；

Flavobacterium（黄杆菌属）与 TN 和 TP 呈显著正相关；红育菌属与 EC 和 TN 呈显著正相关，与 WT 呈

显著负相关；聚球藻属与 WT 和 Chl-a 呈极显著正相关。上述与环境因子显著相关的微生物指标（包括优

势门、属相对丰度及生物多样性指标）共 22 项指标（表 3），用于分析候选指标对干扰增强的响应。通过

判别能力分析，筛选出符合条件的 7 项候选指标（图 8）；对上述 7 项指标进行 Pearson 相关性分析，结

果显示 M3、M6 和 M8 之间相关系数绝对值大于 0.7，剔除 M6 和 M8 后，其余指标间相关系数均低于 0.79

（表 4）。最终选定 M3、M14、M15、M19 和 M22 共 5 项指标用于构建 M-IBI 指数。 

 

图 6 门(a)和属(b)层次优势微生物群落分布与环境因子相关的 RDA 分析 

Fig. 6 RDA analysis of dominant microbial community distributions associated with environmental factors at the 

phylum (a) and genera (b) levels 

 

图 7 门(a)和属(b)层次环境因子与优势门(属)的 Spearman 相关性热图 

Fig. 7 Spearman correlation heat map of phylum(a)and genus(b)levels of environmental factors and 

dominant phyla(genus) 

2.3.2 M-IBI的构建与评价结果  根据比值法对筛选出的核心指标进行分值计算（表 5），获得所有采样

点的 M-IBI 值，据此构建了研究区湖泊生态系统 M-IBI 评价体系的健康评价标准（表 6），各采样点 M-

IBI 健康等级评价结果如图 9 所示。各采样点 M-IBI 健康等级表现出明显的空间分异。A、B、G 样点在夏

季达到“健康”等级，为生态健康状况最优区域，其中 G 位点仅在夏季表现为“健康”，其余季节维持在“一



般”水平；A、B 位点在夏、秋季转变为“健康”或“亚健康”等级，冬季下降至“一般”水平，具有明显的季节

波动特征。C、D、F、H、I 位点四季多处于“亚健康”（夏、秋季）或“一般”（春、冬）等级，未见“健康”

或“极差”状态。J、E 样点在春、冬季表现为“较差”等级，夏季 E 样点仍为“较差”，属于生态健康较差的区

域。从季节变化来看，春季各样点 M-IBI 值为 1.64~2.67（“较差”~“一般”），夏季为 1.93~4.38（“较差”~“健

康”），秋季为 2.28~4.26（“一般”~“亚健康”），冬季为 1.71~2.71（“较差”~“一般”）。总体而言，夏季健

康等级最优，秋季次之，春季与冬季相对较差，其中春季略低于冬季。 

表 3 鸣翠湖微生物完整性指数的候选生物参数 

Tab.3 Candidate biological parameters for microbial integrity index of Mingcui Lake 

指标代码 备选指标 对干扰增加的响应 指标代码 备选指标 
对干扰增加的

响应 

M1 Shannon 指数 下降 M12 前 4 优势分类单元相对丰度总和 上升 

M2 Simpson 指数 下降 M13 前 5 优势分类单元相对丰度总和 上升 

M3 Ace 指数 下降 M14 Actinobacteriota 门相对丰度 下降 

M4 Chao1 指数 下降 M15 Chloroflexota 门相对丰度 下降 

M5 Invsimpson 下降 M16 Bacteroidetes 门相对丰度 上升 

M6 Sobs 下降 M17 Cyanobacteria 门相对丰度 上升 

M7 PD 指数 下降 M18 Planktophila 浮游菌属 下降 

M8 门类数 下降 M19 Limnohabitans 属相对丰度 上升 

M9 
最高优势分类单元

相对丰度 
上升 M20 Flavobacterium 属相对丰度 上升 

M10 
前 2 优势分类单元

相对丰度总和 
上升 M21 Rhodoferax 属相对丰度 下降 

M11 
前 3 优势分类单元

相对丰度总和 
上升 M22 Synechococcus 属相对丰度 下降 

 

图 8 候选生物参数在受损点和参考点的箱线图比较 

Fig.8 Comparison of box diagram of candidate biological parameters between damaged points and reference sites 



表 4 候选生物参数的 Pearson 相关性分析 

Tab.4 Pearson correlation analysis of candidate biological parameters 

指标 平均值 标准差 M3 M6 M8 M14 M15 M19 M22 

M3 39638.69 3575.504 1       

M6 39634.45 3574.994 1.000** 1      

M8 54.77273 9.065302 .818** .818** 1     

M14 0.203291 0.053408 .519** .519** 0.239 1    

M15 0.00637 0.007215 .632** .632** .545** 0.218 1   

M19 0.055184 0.035915 -.397** -.397** -.468** 0.031 -0.232 1  
 

M22 0.018686 0.023519 .645** .645** .576** .324* .530** -.553** 1 

*表示差异显著，P<0.05，**表示差异极显著，P<0.01 

表 5 五个评价指标在采样点中的分布(%)和 IBI 打分计算公式 

Tab.5 Distribution of the five parameters at the sampling sites (%) and the IBI scoring formula 

指标 5%分位数 95%分位数 最大值 计算公式 

M3 34261.68  44166.73  44746.46  M3/44166.73 

M14 0.11  0.27  0.28  M14/0.27 

M15 0.00  0.02  0.02  M15/0.02 

M19 0.01  0.10  0.19  (0.19-M19)/(0.19-0.01) 

M22 0.00  0.07  0.09  M22/0.07 

 

表 6 研究区基于 M-IBI 的湖泊生态系统健康评价标准 

Tab.6 Evaluation standard of lake ecosystem health based on M-IBI in the study area 

M-IBI 健康等级 

>4.313 健康 

3.235~4.313 亚健康 

2.157~3.235 一般 

1.078~2.157 较差 

<1.078 极差 

 

图 9 鸣翠湖不同季节 M-IBI 健康等级评价结果(a：春季；b：夏季；c：秋季；d：冬季) 

Fig. 9 M-IBI health grade evaluation results of different seasons in Mingcui Lake(a: spring; b: summer; c: 

autumn; d: winter) 

2.4  WQI 与 M-IBI 评价结果的分析 



两种评价方法线性拟合结果如图 10 所示，存在明显的季节差异。冬季评价结果最为吻合，呈显著正

相关(R=0.828，P<0.01)，春季较弱(R=0.233)，秋季相关性极弱(R=0.013)、夏季则呈负相关(R=-0.301)。

整体来看，M-IBI 与 WQI 的评价结果在冬季最为一致，在夏季趋势相反。 

 

图 10 不同季节 M-IBI 值与 WQI 值线性拟合(a：春季，R=0.233，P=0.490；b：夏季，R=-0.301，

P=0.368；c：秋季，R=0.013，P=0.971；d：冬季，R=0.828，P=0.001) 

Fig.10 Linear fitting of M-IBI values and WQI values in different seasons 

(a: spring; b: summer; c: autumn; d: winter) 

 

2.5  M-IBI 指数与微生物功能群的相关性分析 

采用 Spearman 秩相关分析四季M-IBI 得分与功能基因的相关性，并通过 Benjamini-Hochberg法（FDR）

对四季数据进行多重比较校正，共筛选出 254 个与M-IBI 显著相关的碳、氮、磷、硫循环功能基因（q<0.05）。

在显著基因中，按|r|从大到小排序，并兼顾四个循环的功能代表性，从每个循环选取 2~4 个相关性最强的

基因，最终获得 12 个代表性基因（图 11）。春季，所有功能基因与 M-IBI 的相关性均未达到显著水平

(p>0.05)，其中 pmoA-amoA（R=0.591，P=0.271）和 pstC（R=0.418，P=0.527）呈正相关趋势。夏季，soxZ

（R=-0.864）和 relA（R=-0.809）与 M-IBI 呈显著负相关（P<0.05），mer（R=0.800）呈显著正相关（P<0.05）。

秋季，mer（R=0.909）与 M-IBI 呈极显著正相关（P<0.01），narK（R=-0.745，P=0.060）和 narG（R=-

0.700）呈负相关趋势（P<0.10）。冬季 pstC（R=0.927）与 M-IBI 呈极显著正相关（P<0.10）；relA（R=-

0.736）呈边缘显著负相关，mer（R=0.655）呈正相关。 



 

图 11 M-IBI 值与功能基因的相关性(a：春季；b：夏季；c：秋季；d：冬季；* P<0.05，** P<0.01) 

Fig.11 Correlation between M-IBI values and functional genes  

(a: spring; b: summer; c: autumn; d: winter; * P<0.05, ** P<0.01) 

3 讨论 

3.1 M-IBI 的季节响应 

基于统一参考点与核心指标构建的 M-IBI 能够有效区分鸣翠湖四季健康状态。结果显示，夏季 M-IBI

均值为 3.73，健康等级为“亚健康”，为全年最优；秋季次之（3.50，“一般”~“亚健康”）；春季（2.25，“一

般”）与冬季（2.45，“一般”）相对较差。这一季节格局与水质指数（WQI）的评价结果（春季最优，

秋季次之，冬季居中，夏季最差）存在差异，反映了微生物群落对季节性环境胁迫的复杂适应机制。夏季

M-IBI 得分最高，而同期 WQI 因高温蒸发浓缩及农业退水输入降至全年最低。两种指标在夏季反映的健

康状态趋势不同。适宜的水温与充足的营养盐为不同生态位微生物提供了良好的生存条件，促进了微生物

多样性的提升；环境过滤作用使蓝细菌门和放线菌门等敏感类群在健康样点得以维持，形成更具韧性与稳

定性的群落结构[31]，功能稳定性维持在较高水平[32-34]。PCoA 分析显示，夏、秋季微生物群落结构相似且

高度重叠，印证了该时期群落状态的连续性与稳定性，反映了微生物群落在富营养胁迫下的适应性与功能

冗余能力。秋季作为夏、冬之间的过渡季节，水体营养盐浓度较夏季显著降低，水温逐步下降，微生物群

落从夏季的蓝藻主导向冬季的耐冷类群转换。这一转换过程存在功能恢复的滞后性：尽管外源污染减少，

但群落结构与功能的调整尚未完成，因此 M-IBI 略低于夏季，但仍优于冬季。此外，秋季水生植物生长旺

盛，通过吸收养分提升了环境净化能力，一定程度上促进了微生物群落的恢复[35-36]。冬季 M-IBI 与 WQI

健康等级均处于中等水平，且两者正相关性最强。低温抑制了微生物的酶活性与代谢速率[37]，导致群落丰

富度（Chao1 指数）降至全年最低，但 Shannon 指数与均匀度仅次于夏季，且红育菌属和极单胞菌属等耐

冷类群占据优势[38]。这种“丰富度降低、结构稳定”的格局使群落能够维持基本生态功能，M-IBI 得分处于

中等水平。冰封期受“冻结排盐”效应影响，冰水界面营养盐浓度被动升高[39]，但低温同时抑制了微生物代



谢与底泥污染物释放，水质状态较为稳定，WQI 同样维持中等水平。PCoA 显示，冬季群落结构与夏、秋

季明显分离，反映了温度对群落构建的主导作用。冬季 M-IBI 的下降主要源于低温环境胁迫，而非营养盐

浓度的变化。WQI 与 M-IBI 的正相关性表明，在冰封期稳定环境下，两种评价方法均能可靠反映湖泊状

态。春季农业灌溉缩短了湖泊水体滞留时间，改善了水动力条件，提升了水体自净能力，使 WQI 达到全

年最优[40-41]。然而，水体强烈扰动及营养盐脉冲式输入导致微生物群落处于重组阶段，r-对策类群大量增

殖，群落结构不稳定，功能尚未完全恢复[42]。因此，春季 M-IBI 为全年最低，是水生态健康状态相对最弱

的时期。综上所述，在 M-IBI 构建过程中，通过分析环境因子与微生物群落组成的响应关系，筛选出对环

境因子变化最为敏感的生物参数。与 WQI 反映采样时刻的水质状况不同，M-IBI 反映了微生物群落的功

能完整性，更能综合揭示湖泊生态健康的整体状况，两者在评价中具有互补性。 

3.2 核心指标的生态指示意义 

与常规生物指示物种相比，微生物群落的结构与代谢可直接反映湖泊生态系统的扰动，基于微生物的

M-IBI 正逐渐成为检测湖泊生态变化的新型敏感指标 [43-44]。本研究筛选的核心指标包括门水平的

Actinobacteriota（放线菌门）与 Chloroflexota（绿弯菌门）相对丰度，以及属水平的 Limnohabitans 属和聚

球藻菌属（Synechococcus）相对丰度。聚球藻属属于蓝细菌门，是湖泊中广泛分布的光合浮游细菌类群，

在夏季高温条件下丰度较高，可反映水体初级生产力水平[38,45]。本研究中，该属在参考点的相对丰度高于

受损点，属于对干扰较为敏感的指示类群。放线菌门是淡水细菌的重要指示类群，能够分解多种有机化合

物及部分有毒化合物，在自然物质循环与污染水体生物处理中发挥积极作用[46-47]。Limnohabitans 属属于 r-

对策类群，在溶解性有机物降解及氮素循环中发挥重要作用，可指示湖泊有机污染的影响[48]。绿弯菌门在

营养盐富集区域丰度较高，与水体富营养化程度相关，在中度营养化水体中的占比更高[49]。该类群的富集

暗示水体微环境处于厌氧状态，反映了高有机负荷下底层或沉积物-水界面的缺氧代谢过程。环境因子对

微生物群落组成的影响可能延伸至化学循环和氧化还原过程的转变，干扰群落结构往往导致生态功能的转

变[50]。环境因素的变化会改变微生物群落结构和分布，反之，通过分析微生物群落结构的变化也可推测环

境因子的变化。西北干旱区特殊的物理胁迫与水文条件导致生态位收缩，进而影响微生物群落丰富度。将

Ace 指数纳入 M-IBI 体系，能够敏锐捕捉环境对生物群落的非生物胁迫强度。鸣翠湖大水面区生境稳定，

敏感类群得以维持，M-IBI 处于中等偏上水平；入水口受补水影响，敏感类群减少而耐受类群占优，M-IBI

持续受损；荷花池水体封闭，有机质积累导致微生物群落退化，M-IBI 较低；南湖区水体交换有限、营养

盐滞留，健康等级同样较低。上述结果表明，微生物对水体中多种环境因子具有良好的指示作用，M-IBI

通过捕捉不同微生物类群的响应特征，能够有效指示不同生境下的微生物完整性差异。 

3.3 M-IBI 与功能基因的关联及生态学意义 

季节不仅影响微生物群落组成，也影响功能基因的表达[51-52]。已有研究表明，季节性变化显著影响微

生物群落功能与水文地球化学变量之间的相互作用[53]。本研究中，四季 M-IBI 与不同循环功能基因的相关

性存在显著差异，这一季节分异规律与鸣翠湖的水文、营养盐及微生物群落演替特征密切相关。春季，水

体扰动强烈，微生物群落处于重组阶段，功能基因表达不稳定，难以与健康水平形成稳定关联，因此各功

能基因均未与 M-IBI 呈显著相关。夏季，mer 基因参与产甲烷途径[54]，在夏、秋季均与 M-IBI 呈显著正相

关，表明产甲烷过程的活跃与健康水平的提升同步发生。夏季水温升高与外源有机质输入促进了沉积物中

有机质的厌氧分解。产甲烷作为碳循环的重要环节，有利于有机质彻底分解和碳循环闭合，从而提升系统

的自净能力与功能完整性。relA 通过调控严谨反应响应温度变化，动态调整碳代谢策略，进而影响湖泊碳

循环与温室气体排放潜力[55]；soxZ 通过 SOX 系统介导硫氧化并耦合氮循环[56]。夏季局部厌氧环境或高温

胁迫可能促使微生物调整代谢策略。反硝化相关基因（如 narI、narG）未达显著水平，可能与夏季整体营

养盐浓度较高有关。在此条件下，反硝化过程普遍存在，其丰度变化与健康梯度之间不存在简单的线性关

系，因而难以获得统计显著的相关性。秋季，功能基因与 M-IBI 的相关性较夏季明显弱化，这可能是温度

下降与底物供给波动所导致的响应滞后及生境扰动协同作用的结果。水温降低使微生物酶活性普遍下降，

功能基因表达的整体强度降低[57]。反硝化相关基因（如 narK、narG）的负相关强度虽有所上升，但因低

温导致反硝化速率减慢，未形成显著关联[58]。灌区面源污染输入减少，水体氮、磷浓度较夏季明显下降，



但微生物群落功能调整存在滞后性，相关基因未能及时适应底物减少的环境，其表达丰度未同步变化。反

硝化相关基因虽因污染压力减轻而表达下降，但仍高于夏季水平，导致其统计显著性降低。mer 在秋季仍

与 M-IBI 呈正相关，可能与沉积物中累积有机质的持续转化有关。此外，芦苇枯落物分解导致局部水体溶

解氧浓度下降，影响了硫代谢相关基因表达的稳定性；部分硫氧化相关基因在秋季转为正相关，暗示硫氧

化过程在秋季可能不再是胁迫信号。冬季，冰封期湖冰覆盖使外源磷输入几乎断绝，水体磷主要依赖内源

释放。在此磷限制环境下，磷酸盐高亲和力转运系统 Pst 的核心组分 pstC 的高效表达成为微生物获取磷素

的关键[59]。本研究中，pstC 与 M-IBI 呈极显著正相关，表明在冰封期健康水平相对较高的样点，微生物对

磷的主动吸收能力越强，越能缓解磷限制对代谢的抑制作用。这一结果从分子层面揭示了磷吸收效率是冬

季湖泊生态健康的重要限制因子。此外，在引黄灌区盐胁迫或重金属污染等环境压力下，Pst 系统可能通

过维持磷代谢平衡，间接支持细胞抗氧化和能量代谢，从而增强微生物适应性[60]。relA 的边缘显著负相关

（P=0.054）进一步表明，冬季健康较差的样点中微生物仍面临营养胁迫；同事，mer 的正相关性也表明甲

烷代谢在冬季有一定贡献。上述功能基因与 M-IBI 的季节分异规律从分子层面验证了评价结果的科学性，

综合反映了湖泊微生物群落的功能完整性，揭示了水生态健康状况及污染风险程度，可用于预测水体的整

体生态状态。 

3.4 M-IBI评价方法的局限性 

本研究利用 M-IBI 对鸣翠湖四季生态健康状况进行了分析，并揭示了微生物功能基因与健康状态的关

联，但该评价方法仍存在一定不确定性。首先，参考点的选择受人类活动影响较大，目前尚未确立统一标

准。本研究主要依据 WQI 和 TN 的差异对参考点与受损点进行筛选。在弱干扰梯度下，M-IBI 仍能够有效

区分两组，体现了其对生态压力响应的敏感性，但仅依赖上述两项参数并不全面，未来应综合考虑更多水

质参数及生境指标。其次，研究区域采样点数量有限，可供选择的参考点较少，可能影响 M-IBI 体系的代

表性。此外，未来可结合空间自相关检验，进一步验证空间依赖性对空间分异结论的影响。尽管存在上述

局限，本研究构建的 M-IBI 仍能有效区分四季健康动态，并为微生物功能基因与健康状态的关联提供了初

步证据。后续研究需在干扰梯度更明显的区域增设采样点，纳入更全面的环境因子，以进一步完善 M-IBI

评价体系。 

4 结论 

本研究为干旱半干旱区灌区湖泊的 M-IBI 构建及生态保护与修复提供了一定的参考依据。主要结论

如下： 

（1）基于 WQI 值评价，确定了鸣翠湖四季统一的参考点（A、C、D、F）与受损点（E、H、J、K）。

通过微生物群落多样性、物种组成及环境因子相关性分析，筛选出 22 项候选生物参数，经干扰反应分析、

判别能力分析及 Pearson 相关性检验，最终确定 Ace 指数、放线菌门相对丰度、绿弯菌门相对丰度、

Limnohabitans 属相对丰度及 Synechococcus 属相对丰度共 5 项核心指标，构建了适用于四季比较的 M-IBI

评价体系，并划分了健康等级。 

（2）M-IBI 评价结果表明，夏季健康等级为“亚健康”（部分样点达“亚健康”），秋季为“一般”~“亚健

康”，春季与冬季为“一般”~“较差”，其中春季健康水平略低于冬季。空间上，大水面区与芦苇湿地健

康等级较高，封闭水体较差。M-IBI 能够较好地反映微生物群落对长期环境压力的适应与恢复能力，在湖

泊健康评价中具有补充作用。 

（3）碳、氮、磷、硫循环功能基因与 M-IBI 的季节相关性表明，产甲烷相关基因在夏、秋季与 M-

IBI 呈正相关，磷酸盐转运基因在冬季与 M-IBI 呈极显著正相关，属于“耐受型”基因；硫氧化基因、严谨

反应基因及反硝化基因与 M-IBI 呈负相关，属于“胁迫敏感响应型”基因。这一功能分异规律从分子层面验

证了 M-IBI 评价结果的科学性。 

（4）本研究构建的 M-IBI 体系能够有效评价干旱区灌区浅水湖泊的生态健康状态，揭示其季节动态

与空间分异规律。然而，微生物世代时间短，宏基因组测序技术提供的相对丰度无法反映绝对数量，该方

法仍存在一定局限性。未来可通过增加采样频次、采用绝对定量技术及开展跨区域对比研究，进一步完善



评价体系。 
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