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摘　 要　 污水中普遍存在大量病原菌,污水处理厂作为接收和处理污水的主要场所,在控制病原菌污染和保障再生水安全中

发挥重要作用。 研究利用 16S
 

rRNA 测序技术和实时荧光定量 PCR 技术对中国北方一座污水处理厂夏、冬两季的细菌群落结

构和病原细菌存在情况进行分析。 研究结果表明,共检出 27 个病原菌菌属,其中假单胞菌属(Pseudomonas)、不动杆菌属

(Acinetobacter)是主要病原菌属。 经过一系列工艺处理,出水中含有病原菌属数目和含量明显降低,但发现常规出水检测指标

大肠杆菌不能指示其他病原菌的存在情况和风险水平,提示仍需引入新的检测指标减少再生水回用的病原菌风险。
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Abstract　 A
 

large
 

number
 

of
 

pathogenic
 

bacteria
 

are
 

commonly
 

found
 

in
 

wastewater,
 

and
 

wastewater
 

treatment
 

plants( WWTPs),
 

as
 

the
 

main
 

sites
 

for
 

receiving
 

and
 

treating
 

wastewater,
 

play
 

an
 

important
 

role
 

in
 

controlling
 

pathogenic
 

bacterial
 

contamination
 

and
 

ensuring
 

the
 

safety
 

of
 

reclaimed
 

water.
 

In
 

this
 

study,
 

the
 

bacterial
 

community
 

structure
 

and
 

the
 

presence
 

of
 

pathogenic
 

bacteria
 

in
 

a
 

WWTP
 

in
 

northern
 

China
 

during
 

summer
 

and
 

winter
 

were
 

analyzed
 

using
 

16S
 

rRNA
 

sequencing
 

and
 

real-time
 

fluorescence
 

quantitative
 

PCR
 

techniques.
 

The
 

results
 

showed
 

that
 

a
 

total
 

of
 

27
 

pathogen-containing
 

bacterial
 

genera
 

were
 

detected,
 

among
 

which
 

Pseudomonas
 

and
 

Acinetobacter
 

were
 

the
 

main
 

pathogenic
 

genera.
 

After
 

a
 

series
 

of
 

process
 

treatment,
 

the
 

number
 

and
 

content
 

of
 

pathogenic
 

genera
 

in
 

the
 

effluent
 

were
 

significantly
 

reduced,
 

but
 

it
 

was
 

found
 

that
 

the
 

conventional
 

effluent
 

testing
 

index
 

Escherichia
 

coli
 

could
 

not
 

indicate
 

the
 

presence
 

and
 

risk
 

level
 

of
 

other
 

pathogenic
 

bacteria,
 

suggesting
 

that
 

new
 

testing
 

indices
 

still
 

need
 

to
 

be
 

introduced
 

to
 

reduce
 

the
 

risk
 

of
 

pathogenic
 

bacteria
 

in
 

reclaimed
 

water
 

reuse.
Keywords　 wastewater

 

treatment
 

plant
 

( WWTP ) 　 diversity 　 pathogenic
 

bacteria 　 health
 

risk 　 Escherichia
 

coli 　 Legionella
 

pneumophila

随着我国人口增长、城市化进程加快和经济社

会不断发展,污水排放总量也逐年升高。 大量污水

在排放前必须经过污水处理厂一系列处理,达到排

放标准。 细菌在污水处理中发挥着重要的作用,如
变形菌门( Proteobacteria) 细菌参与脱氮除磷、拟杆

—77—



菌门(Bacteroidota)细菌参与有机物降解、厚壁菌门

(Firmicutes)细菌参与反硝化等[1-2] 。
除发挥污水处理作用的功能细菌外,污水处

理厂中还包含大量病原细菌,形成病原菌的“汇” 。
病原细菌随感染者排泄物进入污水管道,最终汇

入城市污水处理厂[3] 。 研究[4-6] 指出,污水处理厂

中 存 在 沙 门 氏 菌 ( Salmonella ) 、 志 贺 氏 菌

(Shigella) 、大肠杆菌和军团菌( Legionella) 等多种

病原细菌,感染可引发各类胃肠道和呼吸系统疾

病。 值 得 注 意 的 是, 目 前 已 发 现 超 过 50 种

Legionella,其中近 1 / 2 与人类疾病有关[7] 。 通常

情况下,经过污水处理厂处理和消毒灭活后病原

菌的数量会大大降低,但部分病原菌生存能力强,
难以完全去除[8] ,直接或间接暴露于含病原细菌

的水体中可能会增加水媒传染病感染风险。 Pruss
等[9] 统计数据显示,水媒传染病感染造成的死亡

人数约占全世界总死亡人数的 4%。 由此可见,增
强对污水处理各环节病原细菌的系统研究,明晰

其群落结构和物种组成,对控制再生水中致病菌

的环境排放,保障生态安全和公众健康具有重要

意义。
一般来说,消毒是污水处理厂灭活病原细菌的

主要手段,但是较高的病原微生物负荷会影响消毒

效果。 为了降低污水处理厂出水的微生物风险,避
免消毒剂投加量升高对排放水体的负面影响,需要

明确各工艺段对病原细菌的削减程度。 目前,对污

水处理厂不同工艺段病原细菌的存在状况和控制效

果研究较少,为了规避病原细菌带来的公共健康风

险,亟需明晰各工艺段病原细菌分布情况及对病原

细菌的去除效能,这对病原细菌的控制和再生水的

回用安全具有重要意义。 因此,本研究通过 16S
 

rRNA 测序技术分析污水处理厂夏、冬两季中细菌

群落结构和优势菌群、确定潜在的病原细菌,采用实

时 荧 光 定 量 PCR 技 术 ( real-time
 

quantitative
 

polymerase
 

chain
 

reaction,qPCR)定量检测典型病原

菌大肠杆菌和含量并利用微生物风险评估模型评估

其健康分析,以期对污水处理厂中的细菌,特别是病

原细菌群落结构及分布状况及风险水平进行全面

解析。

1　 材料与方法
1. 1　 样品采集与预处理

本研究以中国北方某活性污泥工艺污水处理

厂(工艺流程如图 1 所示)为研究对象,于夏(2021
- 08 ) 、 冬 ( 2021 - 12—2022 - 01 ) 两季选取原水

(100
 

mL) 、曝气池出水 ( 500
 

mL) 、 二沉池出水

(500
 

mL) 、超滤膜出水 ( 3
 

L) 、臭氧消毒池出水

(3
 

L) 、紫 外 消 毒 池 出 水 ( 3
 

L) 及 曝 气 池 污 泥

(1
 

mL)进行样品采集,每周 1 次,夏季连续取样 4
周,冬季连续取样 3 周,共采集 49 份样品。 采集

到的样品暂存于 4
 

℃ 冰箱中,24
 

h 内完成预处理

和基因组 DNA 提取。 利用真空抽滤装置和 0. 22
 

μm 微孔滤膜( Merck
 

Millipore,Billerica,MA,USA)
过滤水样以截留细菌。

图 1　 污水处理厂工艺流程

Fig. 1　 Process
 

of
 

WWTP

1. 2　 基因组 DNA提取

用无菌剪刀和无菌镊将滤膜剪碎,放入 Lysing
 

Matrix
 

E
 

Tube 中,按照 Fast
 

DNATM
 

Spin
 

Kit
 

for
 

Soil
(MP

 

Biomedicals,Solon,OH,USA)试剂盒提供的说

明书提取样本的基因组 DNA。 采用 Nanodrop 微量

分光光度计(Thermo,USA)对 DNA 浓度及纯度进行

测定,并置于-20
 

℃下保存。
1. 3　 16S

 

rRNA基因高通量测序及数据分析

采 用 引 物 对 338F ( 5′-ACTCCTACGGGAGG-
CAGCA-3′) 和 806R ( 5′-GGACTACHVGGGTW-
TCTAAT-3′)扩增细菌 16S

 

rRNA 的 V3-V4 高变区。
PCR 体 系 如 下: 2 × Pro

 

Taq
 

10
 

μL, 上 游 引 物

(5
 

μmol / L)
 

0. 8
 

μL, 下游引物
 

( 5
 

μmol / L)
 

0. 8
 

μL,Template
 

DNA
 

10
 

ng / μL,无菌水补足至 20
 

μL。
PCR 条件如下:95

 

℃ 预变性 3
 

min,在 95
 

℃
 

30
 

s,
50

 

℃
 

30
 

s,72
 

℃
 

42
 

s 下进行 30 个循环,最后在

72
 

℃延伸 10
 

min。 PCR 产物送至上海美吉生物医

药科技有限公司进行 16S
 

rRNA 测序,测序平台为

Illumina
 

Miseq(Illumina,
 

USA)。
对于得到原始测序数据,首先使用 Trimmomatic

 

v0. 39 除去序列中的 barcode, 然后使用 FLASH
 

v1. 2. 11 对短序列进行拼接以组装成长序列。 使用

QIIME
 

2 对拼接序列进行质量控制和后续分析,具
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体如下:将所得序列进行相似性分析,并划分操作分

类单元 ( OTUs) ( 相似性大于 0. 97 ), 随后使用

Uparse
 

7. 0. 1090 ( http: / / drive5. com / uparse / ) 软件

对 Tags 在 97% 的相似度水平下进行聚类以获得

OTUs, 有 效 序 列 与 SILVA 数 据 库 ( Release138
 

http: / / www. arb-silva. de)进行对比并对 OTUs 进行

分类学注释,分别在各个分类水平下统计各样本的

群落组成与 OTUs 信息。 参考 Fang 等[10] 的微生物

α 多样性指数算法计算 Chao ( 物种丰度) 指数、
Shannon(物种多样性)指数和 Coverage(覆盖度)指

数。 基于 R 语言(version
 

3. 3. 1)工具绘制群落结构

柱状图。 夏、冬两季和不同工艺段中组间差异的比

较采用 Kruskal-Wallis 秩检验和单因素方差分析进

行检验。
1. 4　 qPCR

根据 Donohue 等[11] 建立的嗜肺军团菌定量检

测方法,采用引物对 (正向: Lpneu
 

CGGAATTACT-
GGGCGTAAAGG, 反 向: Lpneu

 

GAGTCAACCAGT-
ATTATCTGACCG) 和探针 ( Lpneu

 

FAM-AAGCCCA-
GGAATTTCACAGAT-TAMRA)。 反应体系(20

 

μL):
10

 

μL
 

Premix
 

Ex
 

Taq(Takara,JP),0. 4
 

μL 正向引物

(10
 

μmol / L),0. 4
 

μL 反向引物( 10
 

μmol / L),0. 4
 

μL 探针(10
 

μmol / L),1
 

μL
 

DNA 模板,0. 4
 

μL
 

BSA
(5

 

mg / mL),7. 4
 

μL 无菌水。 反应条件如下:95
 

℃
预变性 10

 

min,在 95
 

℃
 

10
 

s,60
 

℃
 

30
 

s,72
 

℃
 

1
 

s 下

进行 45 个循环,最后在 40
 

℃ 下延伸 30
 

s。 根据

Maheux 等[12] 建立的大肠杆菌 SYBR 定量检测方

法,采用引物对 ( 正向: UAL
 

TGGTAATTACCGAC-
GAAAACGGC,反向:UAR

 

ACGCGTGGTTACAGTCT-
TGCG)对样品中的目标细菌进行定量。 反应体系

(20
 

μL) 如下:10
 

μL
 

SYBR
 

Green1 染料 ( Takara,
 

JP),0. 4
 

μL 正向引物(10
 

μmol / L),0. 4
 

μL 反向引

物(10
 

μmol / L),1
 

μL
 

DNA 模板,0. 5
 

μL 的 ROX 染

料(50X),0. 4
 

μL
 

BSA(5
 

mg / mL),7. 3
 

μL 无菌水。
反应条件如下:95

 

℃ 预变性 5
 

min,在 95
 

℃
 

1
 

min,
62

 

℃
 

1
 

min,72
 

℃
 

1
 

min 下进行 35 个循环,最后在

72
 

℃ 下延伸 10
 

min; qPCR 扩增仪器为 ABI
 

Q1
(Applied

 

Biosystems,
 

Carlsbad,
 

CA,
 

USA)。
1. 5　 健康风险评价

本研究按照美国环境保护署推荐的风险评价

“四步法”,对污水处理厂中嗜肺军团菌和大肠杆菌

的风险进行评估。 较为常用的是表 1 中 Hass 等[13]

提出的“指数模型”与“Beta-Poisson 模型”[式(1) ~
式(2)],根据 Semerjian 等[14] 假定每人意外摄入 1

 

mL / d 污水。
表 1　 健康风险评估模型

Tab. 1　 Models
 

of
 

Health
 

Risk
 

Assessment
 

病原菌 模型 参数

嗜肺军团菌[15] Pi = 1-e-rd (1) r= 0. 059
 

9

大肠杆菌[16]
Pi = 1 - [ 1 + d

N50
( )

( 2
1
a - 1 ) ] -a (2)

N50 = 2. 11×106

α= 1. 55×10-1

　 注:r—单个病原菌感染的概率常数;Pi —感染概率;d—摄入人体
的病原菌个数,d = CV;C—基因拷贝数;V—摄入污水量;N50 —感染
50%暴露人群的病原菌个数;α—斜率参数。

2　 结果与讨论
2. 1　 污水处理厂细菌群落多样性分析

本研究对我国北方某污水处理厂夏、冬两季各

工艺段共计 49 个样本进行细菌 16S
 

rRNA 基因测

序,共得到 2
 

209
 

071 条优化序列,29
 

875 个 OTUs。
为避免测序深度的差异对分析结果产生影响,保证

数据之间的可比性,将每个样品按最小序列数进行

抽平,平均长度为 419
 

bp。
α 多样性是特定生态系统内的多样性,Chao 指

数和 Shannon 指数分别反映群落丰富度和群落多样

性[17] 。 由表 2 可知,样本覆盖率均在 97%以上,表
明其测序深度足够,结果可靠。 夏季样本中,曝气

池、二沉池和污泥中的 Chao 指数显著高于其他采样

点,Shannon 指数呈现同样趋势;而冬季样本间无显

著差异,各采样位点间群落丰富度和多样性相似如

图 2 所示。 表明温度影响细菌多样性,夏季气温高,
细菌生长繁殖加快,群落更迭随之增加;冬季低温条

件下细菌群落结构更稳定。
2. 2　 污水处理厂细菌群落结构分析

污水处理厂门水平细菌群落结构如图 3 所示,
45 个菌门中 Proteobacteria、弯曲杆菌门 ( Campilo-
bacterota)、 Bacteroidota、 放 线 菌 门 ( Actinobacte-
riota)、超门(Patescibacteria)、Firmicutes 和蛭弧菌门

(Bdellovibrionota)占主导(占比小于 1%时划入其他

类别)。 与其他研究结果一致,多数活性污泥处理

系统中, 主要的微生物种群是 Proteobacteria 和

Bacteroidota[18-20] 。 Proteobacteria 细菌主要参与反硝

化作用且能够去除有机物[21-23] ,Bacteroidota 细菌主
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　 　 　 表 2　 样本 α 多样性
Tab. 2　 Samples

 

of
 

α
 

Diversity
采样季节 采样点 OTUs Coverage Chao Shannon

夏季 原水(SA) 1
 

156 0. 988
 

6 1
 

076. 708
 

3 3. 259
 

8

曝气池水样(SB) 2
 

771 0. 974
 

7 2
 

299. 532
 

0 5. 062
 

4

二沉池水样(SC) 2
 

506 0. 976
 

6 2
 

027. 800
 

0 3. 996
 

7

超滤膜水样(SD) 1
 

994 0. 980
 

1 1
 

700. 009
 

9 3. 671
 

4

臭氧池水样(SE) 2
 

486 0. 981
 

3 1
 

648. 520
 

5 4. 034
 

0

紫外消毒池水样(SF) 1
 

778 0. 983
 

5 1
 

414. 835
 

4 3. 190
 

6

曝气池污泥(SG) 2
 

415 0. 977
 

9 2
 

120. 044
 

9 5. 516
 

9

冬季 原水(WA) 1
 

087 0. 988
 

1 1
 

087. 332
 

9 3. 574
 

2

曝气池水样(WB) 2
 

275 0. 977
 

5 2
 

077. 843
 

7 5. 223
 

7

二沉池水样(WC) 2
 

518 0. 973
 

8 2
 

330. 113
 

9 5. 247
 

5

超滤膜水样(WD) 2
 

126 0. 978
 

4 1
 

872. 366
 

7 4. 334
 

6

臭氧池水样(WE) 2
 

429 0. 973
 

9 2
 

266. 290
 

7 4. 721
 

4

紫外消毒池水样(WF) 2
 

184 0. 973
 

6 1
 

922. 129
 

7 4. 340
 

8

曝气池污泥(WG) 2
 

150 0. 978
 

7 2
 

080. 771
 

6 5. 553
 

0

图 2　 α 多样性指数组间差异检验

Fig. 2　 α
 

Diversity
 

Index
 

for
 

Inter-Group
 

Difference
 

Test

要降解污水中的有机物。 工艺组间差异显著性检验

(Kruskal-Wallis 秩和检验)结果显示,不同采样点优

势菌门相对丰度存在显著差异( p<0. 05)。 原始污

水中主要是 Campilobacterota,占比在 50%以上,其
余样本点 Proteobacteria 占主导,特别是在超滤膜和

紫外消毒采样点占比达 70%以上。 夏、冬两季对比

发现,冬季 Campilobacterota( p< 0. 05) 和 Firmicutes
(p < 0. 05 ) 相 对 丰 度 显 著 高 于 夏 季, 而 夏 季

Bdellovibrionota(p<0. 05)相对丰度显著高于冬季。
在属水平上,共检出 1

 

179 个菌属(占比小于

1%时化入其他类别),前 20 个优势菌属群落结构如

图 4 所 示。 主 要 的 优 势 菌 属 有: 弓 形 杆 菌 属

(Arcobacter)、嗜甲基菌属(Methylophilus)、假支杆菌

属(Pseudarcobacter)、不动杆菌属(Acinetobacter) 和

假 单 胞 菌 属 ( Pseudomonas )、 分 枝 杆 菌 属

(Mycobacterium)、甲基娇养杆菌属(Methylotenera)。
Arcobacter、Pseudarcobacter、Mycobacterium 和 Methylo-
tenera 在不同季节、不同工艺段中的丰度存在极显

著差 异 (p<0. 001); Methylophilus、 Acinetobacter 和

Pseudomonas 的丰度存在显著差异(p<0. 05)。
2. 3　 潜在的病原细菌

及时识别污水处理厂中的潜在病原菌对保障再

生水安全和从业者健康至关重要,基于毒力因子数

据(http: / / www. mgc. ac. cn / VFs / ) [24-25] 整合国内外

病原菌分类研究[26-29] ,从所得测序数据中筛选得到

病原菌类群。 各个采样点中病原菌存在情况如图 5
所示。 结果显示,污水处理厂中共检出 27 个含有病

原体的属,包括 Arcobacter、Pseudomonas、Mycobacteri-
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图 3　 细菌门水平相对丰度直方图 / 热图

Fig. 3　 Relative
 

Abundance
 

Histograms / Heatmaps
 

at
 

Bacterial
 

Phylum
 

Level

图 4　 细菌属水平相对丰度直方图 / 热图

Fig. 4　 Relative
 

Abundance
 

Histograms / Heatmaps
 

at
 

Bacterial
 

Genus
 

Level

um、Acinetobacter、气单胞菌属(Aeromonas)、拟杆菌

属(Bacteroides)、Legionella、芽孢杆菌属(Bacillus)、
诺曼梭状芽孢杆菌属(Cloacibacterium)、链球菌属

(Streptococcus)、肠杆菌属(Enterobacter)、肠球菌属

(Enterococcus)、丹毒丝菌属(Erysipelothrix)、柯克斯

氏体属(Coxiella)、梭杆菌属(Fusobacterium)、钩端

螺旋体属(Leptospira)、沙雷氏菌属(Serratia)、棒状杆

菌属(Corynebacterium)、奈瑟氏菌属(Neisseria)、立克

次氏体属(Rickettsia)、鲍特菌属(Bordetella)、耶尔森

氏鼠疫杆菌属(Yersinia)、嗜血杆菌属(Haemophilus)、

弧菌属(Vibrio)、葡萄球菌属(Staphylococcus)、螺杆菌

属(Helicobacter)和诺卡氏菌属(Nocardia)。
不同季节比较结果可见,夏季丰度较高的病原

菌主要是 Arcobacter、Pseudomonas、Mycobacterium;冬
季丰度较高的病原菌主要是 Arcobacter、Acinetobacter
和 Aeromonas。 Arcobacter 中 的 嗜 低 温 弓 形 杆 菌

(A.
 

cryaerophilus)、布氏弓形杆菌(A.
 

butzleri)、斯氏

弓形杆菌(A.
 

skirrowli)感染可导致腹泻、菌血症等

疾病。 Pseudomonas 中的铜绿假单胞菌(P.
 

aerugi-
nosa)是重要的院内感染条件致病菌,感染可引发创
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面感染。 Mycobacterium 是一类革兰氏阳性细菌,包
括 50 多种细菌,其中结核分枝杆菌(M.

 

tuberculo-
sis)、麻风分枝杆菌(M.

 

leprae)和溃疡分枝杆菌(M.
 

ulcerans)为环境致病菌,主要通过呼吸道传播。 Aer-
omonas 在环境中无处不在,其中嗜中性气单胞菌

(A.
 

hydrophila)可感染人类,引发胃肠炎和伤口感

染。 Kruskal-Wallis 秩和检验结果显示,冬季样品中

Acinetobacter(p= 0. 000
 

3)、Aeromonas(p = 0. 002
 

7)、
Bacteroides(p= 0. 000

 

3)、Enterococcus( p = 0. 000
 

1)
的相对丰度均显著高于夏季。

不同工艺段比较结果可见,进水中主要是 Arco-
bacter。 曝气池中主要是 Mycobacterium、Acinetobacter
和 Arcobacter,Acinetobacter 中的鲍曼不动杆菌 ( A.

 

baumannii)是一种新型条件致病菌,主要与医院获

得性感染相关,可引发肺炎、菌血症、心内膜炎、皮肤

和软组织感染、尿道感染和脑膜炎。 二沉池中主要

是 Arcobacter、Aeromonas 和Mycobacterium。 超滤膜处

理出水后主要是 Pseudomonas、Acinetobacter 和 Arco-
bacter,Pseudomonas 中的 P.

 

aeruginosa 是重要的院

内感染条件致病菌,感染可引发创面感染。 臭氧消

毒池出水后,各含有病原菌属的占比相对均匀,主要

是 Mycobacterium、Aeromonas 和 Bacillus。 紫外消毒

池出水中,主要是 Pseudomonas 和 Acinetobacter。 污

泥中主要是 Mycobacterium 和 Arcobacter。 Kruskal-
Wallis 组间差异检验结果显示,再生水中 Mycobacte-
rium(p= 0. 000

 

01)、Arcobacter( p = 0. 000
 

08)、Aero-

monas(p= 0. 013
 

6)、Legionella(p= 0. 001
 

1)、Strepto-
coccus(p= 0. 000

 

2)、Corynebacterium(p = 0. 000
 

05)、
梭菌属(p= 0. 003

 

5)和 Haemophilus(p = 0. 000
 

1)相

对丰度均显著低于原始污水,说明经过一系列的污

水处理工艺,绝大多数病原菌得到有效去除。
但值得注意的是,再生水中仍存在一定数目的

病 原 菌, 主 要 是 Pseudomonas 和 Acinetobacter。
Pseudomonas 包括 P.

 

aeruginosa、 荧光假单胞 菌

(P.
 

fluorescens)、鼻疽假单胞菌(P.
 

glanders) 和类

鼻疽 假 单 胞 菌 ( P.
 

pseudomallei ) 4 种。 其 中

P.
 

aeruginosa 是医院感染的主要病原之一,感染可

引发创面感染、中耳炎、泌尿系统感染,但其属于条

件致病菌,一般为继发性感染。 Acinetobacter 包括醋

酸钙不动杆菌 ( A.
 

calcoaceticus)、 鲁菲不动杆菌

(A.
 

lwoffi)、鲍曼不动杆菌(A.
 

baumanii)、溶血不动

杆菌(A.
 

haemolytius)、琼氏不动杆菌(A.
 

junii)、约
翰逊不动杆菌(A.

 

johnsonii) 和抗辐射不动杆菌 7
种。 其中,A.

 

baumanii 是一种条件致病菌,感染可

引发肺炎、菌血症、心内膜炎、皮肤和软组织感染、尿
道感染和脑膜炎。 由此可见,随着污水处理工艺的

一系列处理结合臭氧消毒和紫外消毒,污水中绝大

多数病原细菌能得到有效去除 / 灭活,再生水中仅存

在少量条件致病菌,条件致病菌一般属于继发性感

染,正常人群极少感染。 因此,经过污水处理厂一系

列工艺处理结合臭氧、紫外消毒工艺,能对原始污水

中的病原菌有较好的去除效果。

图 5　 病原菌属水平多样性和相对丰度

Fig. 5　 Pathogenic
 

Bacterial
 

Diversity
 

and
 

Relative
 

Abundance
 

at
 

Genus
 

Level

2. 4　 典型病原菌的定量检测及风险评价

2. 4. 1　 嗜肺军团菌和大肠杆菌定量检测

对污水处理厂中的典型病原菌大肠杆菌和嗜肺

军团菌进行定量检测(图 6),发现在本研究 49 个样

本中,大肠杆菌和嗜肺军团菌检出率均为 100%且

不存在明显的季节差异。 大肠杆菌整体浓度要高于
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嗜肺军团菌,在进水和污泥中超过 8lg
 

copies / L,嗜
肺军团菌为 6lg

 

copies / L。 经过生物池、超滤膜和臭

氧、紫外消毒后,出水中得到有效降低;嗜肺军团菌

较进水降低 2. 5lg
 

copies / L,大肠杆菌降低近 4lg
 

copies / L,可见污水处理工艺对大肠杆菌有良好的

去除效果。 在污水处理厂中,嗜肺军团菌和大肠杆

菌均在生物池处理后得到有效降低,而臭氧和紫外

消毒前后无显著差异。 这可能是由于基于 PCR 扩

增的分子检测手段检测的片段只是病原菌核酸的一

部分,易造成假阳性结果,高估其真实含量;还需结

合培养等手段进一步明晰其在污水处理厂中的存在

情况。 污水处理厂曝气池污泥中嗜肺军团菌含量较

进水高,这是由于污泥中的细菌群落结构多样性更

丰富,有机物含量丰富;此外,污泥中大量存在的蓝

藻[30] 、细菌[31]和阿米巴虫等原生动物[32-33] 能作为

宿主促进其生长繁殖。

图 6　 污水处理厂嗜肺军团菌 / 大肠杆菌含量变化

Fig. 6　 Quantity
 

Changes
 

of
 

Legionella
 

pneumophila /
Escherichia

 

coli
 

in
 

WWTP

2. 4. 2　 嗜肺军团菌和大肠杆菌风险评估

对污水处理厂中嗜肺军团菌和大肠杆菌进行健

康风险评估(图 7),发现尽管大肠杆菌的检出浓度

要高于嗜肺军团菌,但嗜肺军团菌的患病风险要远

高于大肠杆菌。 如按意外摄入 1
 

mL / d 污水计算,
进水、曝气池和二沉池中嗜肺军团菌的感染概率都

接近 1,不过鉴于本研究的病原菌定量是基于核酸

片段而非活性的病原菌,实际感染风险应该有高估;
超滤膜、臭氧消毒池和紫外消毒池处理后,其风险显

著降低,在 0. 4 左右。 对于大肠杆菌,整体健康风险

都较低,在进水和污泥中风险为 0. 5,其他工艺段中

健康风险都低至可忽略不计。 这些结果表明,大肠

杆菌作为出水监测指标不能反映其他病原菌的风险

水平,需要引入更加严格的病原菌监测指标以保证

再生水回用安全;对于污水处理厂内部的从业者而

言,其面临的患病风险较高,需要佩戴口罩、手套、面
罩、防护服等护具,减少喷溅污水从口鼻摄入的可

能,以减少职业病风险。

图 7　 污水处理厂嗜肺军团菌 / 大肠杆菌风险评价

Fig. 7　 Risk
 

Assessment
 

of
 

Legionella
 

pneumophila /
Escherichia

 

coli
 

in
 

WWTP

3　 结论
本研究通过 16S

 

rRNA 测序方法系统调查了城

市污水处理厂中细菌群落在时间(夏季和冬季)和

空间(不同工艺段)上的动态变化、病原菌的去除效

果及典型病原菌健康风险。 结果表明,污水处理厂

中检测到 45 个菌门,主要是与污水处理相关的功能

菌,包括 Proteobacteria、Campilobacterota 和 Bacteroi-
dota。 在 1

 

180 个菌属中,共发现 27 个潜在病原菌

属,主要包括 Arcobacter、 Pseudomonas、 Mycobacteri-
um、Acinetobacter、Aeromonas 和 Legionella。 经过一系

列处理,包括指示菌在内的多数潜在致病菌得到有

效去除;出水中病原菌含量较进水显著降低,健康风
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险也达到较低水平。 值得注意的是,结果表明常规

出水检测指标大肠杆菌难以反映非粪源性病原菌

(如嗜肺军团菌)的存在情况和风险等级。
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