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摘　 要　 【目的】　 饮用水分配系统中的微生物污染是影响供水安全的重要因素,特别是在多水源混合供水区,水质动态变

化和水力条件波动使微生物群落结构更为复杂。 研究旨在分析混合供水区水质变化及其对微生物群落结构的影响。 【方
法】 　 文章聚焦北京市混合供水区,采集不同点位水样,分析水质参数的空间差异;同时,通过高通量测序解析浮游态与颗粒

结合态微生物群落特征。 【结果】　 电导率、余氯、浑浊度和三磷酸腺苷( ATP)浓度在各采样点存在波动,表明混合供水对水

质稳定性具有影响。 相关性分析显示,部分高丰度微生物类群与水质指标显著相关(p<0. 05),颗粒结合态微生物对水质波动

的响应更为敏感。 Alpha 多样性分析显示,颗粒结合态群落的物种丰富度虽略高于浮游态,但两者无显著差异(p>0. 05),这可

能与氯消毒对浮游微生物的灭活及颗粒物提供的保护屏障有关。 Beta 多样性分析表明,微生物群落分异主要受混合供水导

致的水质变化驱动,而非赋存相态。 浮游态与颗粒结合态微生物在组成上存在一定差异,颗粒物增强了水源差异对微生物群

落的筛选作用,并影响低丰度菌群的分布。 罗尔斯通氏菌(Ralstonia
 

spp. )在部分点位的异常增殖加剧了群落分异,而未培养

菌群的高丰度提示管网水质不稳定可能带来潜在的生物安全风险。 【结论】　 文章揭示了混合供水区微生物群落的空间异质

性及其潜在风险,提示有必要加强重点水质参数的动态监测与颗粒物管理,为供水管网水质安全监测和管理提供了科学

依据。
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Abstract　 [Objective] 　 Microbial
 

contamination
 

in
 

drinking
 

water
 

distribution
 

system
 

is
 

a
 

critical
 

factor
 

affecting
 

water
 

supply
 

safety,
 

particularly
 

in
 

multi-source
 

mixed
 

water
 

supply
 

areas.
 

Dynamic
 

water
 

quality
 

variations
 

and
 

hydraulic
 

fluctuations
 

further
 

complicate
 

microbial
 

community
 

structures.
 

This
 

study
 

aims
 

to
 

explore
 

the
 

effects
 

of
 

such
 

fluctuations
 

on
 

microbial
 

composition
 

in
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blended
 

supply
 

zones. [Methods]　 This
 

paper
 

investigated
 

blended
 

water
 

supply
 

zones
 

in
 

Beijing,
 

where
 

water
 

samples
 

were
 

collected
 

from
 

multiple
 

locations
 

to
 

analyze
 

the
 

spatial
 

variation
 

of
 

water
 

quality
 

parameters.
 

In
 

addition,
 

high-throughput
 

sequencing
 

was
 

applied
 

to
 

characterize
 

the
 

microbial
 

community
 

structures
 

associated
 

with
 

planktonic
 

and
 

particle-attached
 

fractions. [Results] 　 Results
 

indicated
 

that
 

electrical
 

conductivity,
 

residual
 

chlorine,
 

turbidity,
 

and
  

adenosine
 

triphosphate( ATP)
 

concentrations
 

fluctuated
 

across
 

sampling
 

points,
 

highlighting
 

the
 

impact
 

of
 

blended
 

water
 

supply
 

on
 

water
 

quality
 

stability.
 

Correlation
 

analysis
 

indicated
 

that
 

certain
 

high-abundance
 

microbial
 

taxa
 

were
 

significantly
 

associated
 

with
 

water
 

quality
 

parameters
 

( p < 0. 05 ),
 

with
 

particle-associated
 

microorganisms
 

showing
 

higher
 

sensitivity
 

to
 

water
 

quality
 

fluctuations.
 

Alpha
 

diversity
 

analysis
 

showed
 

that
 

while
 

the
 

species
 

richness
 

of
 

particle-associated
 

communities
 

was
 

slightly
 

higher
 

than
 

that
 

of
 

planktonic
 

communities,
 

the
 

difference
 

was
 

not
 

statistically
 

significant
 

(p>0. 05),
 

likely
 

due
 

to
 

chlorine
 

disinfection
 

reducing
 

the
 

disparity
 

between
 

the
 

two
 

and
 

the
 

protective
 

role
 

of
 

particulate
 

matter
 

in
 

providing
 

microbial
 

refugia.
 

Beta
 

diversity
 

analysis
 

revealed
 

that
 

microbial
 

community
 

differentiation
 

was
 

primarily
 

driven
 

by
 

water
 

quality
 

fluctuations
 

associated
 

with
 

mixed
 

water
 

supply
 

rather
 

than
 

by
 

microbial
 

phase
 

states.
 

Differences
 

in
 

microbial
 

composition
 

between
 

planktonic
 

and
 

particle-associated
 

communities
 

were
 

observed,
 

with
 

particulate
 

matter
 

enhancing
 

the
 

selective
 

influence
 

of
 

water
 

source
 

variability
 

and
 

affecting
 

the
 

distribution
 

of
 

low-abundance
 

microbial
 

flora.
 

The
 

abnormal
 

proliferation
 

of
 

Ralstonia
 

spp.
 

at
 

specific
 

sites
 

intensified
 

community
 

divergence,
 

while
 

the
 

high
 

relative
 

abundance
 

of
 

uncultured
 

microbial
 

flora
 

suggested
 

that
 

unstable
 

pipe
 

network
 

water
 

quality
 

could
 

pose
 

a
 

potential
 

risk
 

for
 

pathogen
 

transmission. [Conclusion]　 This
 

paper
 

provides
 

insights
 

into
 

the
 

spatial
 

heterogeneity
 

and
 

potential
 

risks
 

of
 

microbial
 

communities
 

in
 

blended
 

water
 

supply
 

systems,
 

highlighting
 

the
 

need
 

for
 

enhanced
 

dynamic
 

monitoring
 

of
 

key
 

water
 

quality
 

parameters
 

and
 

improved
 

particulate
 

control,
 

thereby
 

offering
 

a
 

scientific
 

basis
 

for
 

water
 

quality
 

monitoring
 

and
 

management
 

strategies
 

in
 

drinking
 

water
 

distribution
 

system.
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　 　 饮用水分配系统是确保城市和乡村地区供水安

全的重要组成部分。 然而,水源在水厂经过消毒和

净化处理,水在进入分配系统并最终到达消费者水

龙头的过程中,微生物污染依然是一个不容忽视的

问题[1-2] 。 随着社会经济发展与居民健康意识的提

升,公众对饮用水质量的期待已从基础性的“有水

可饮”转向更高标准的“优质好水” [3] 。 与此同时,
城市供水系统的复杂化导致单一水源供水逐渐转向

多水源混合供水模式。 这种多水源联合调度模式虽

然有效保障了水量供给,但不同水源水质的动态混

合在管网中形成了混合供水区[4-5] 。 与单一水源供

水区相比,混合供水区的水质混合更复杂,水力条件

剧烈波动,余氯衰减加速,进一步加剧了水质的不稳

定性。 这种变化重构了微生物群落结构,使混合供

水区成为管网水质风险防控的薄弱环节[6-10] 。
饮用水分配系统中的微生物群落主要存在于 4

个相态:水相、管壁生物膜、悬浮固体和松散沉积

物[11] 。 浮游菌群在水体物质循环中发挥重要作用,
其群落主要来源于管壁生物膜和悬浮颗粒。 尽管其

在水流中的浓度较低,但仍在分配系统中广泛传播

和扩散[12] ;而悬浮颗粒物相关菌群在水流中通过管

道运输,包含大量细菌和颗粒物质,尤其是在水流动

态较为复杂的区域,细菌群落常伴随颗粒物质传

播[13] 。 现有水质监测体系存在双重局限,传统化学

指标[余氯、电导率(EC)]难以捕捉微生物风险,常
规微生物检测(如异养菌总数)缺乏群落功能解析

能力[14] 。 当前研究[15-16] 多将管网微生物视为均质

群体,忽视其赋存状态(浮游态或颗粒结合态)的生

态学意义,导致微生物风险识别存在盲区。
北京市作为超大型城市,其供水系统依托多水

源与多水厂协同运行,形成了复杂交错的管网格局。
本研究结合北京市多水源供水系统特性,分析不同

点位的水质理化参数及微生物群落,探讨混合供水

对浮游态和颗粒结合态微生物多样性及群落结构的

影响。 研究成果将填补多水源管网微生物相态研究

的空白,并为超大城市供水管网的水质管理及微生

物风险防控提供科学依据。
1　 试验材料和方法
1. 1　 采样与样品处理

　 　 选择北京市三大主力水厂供水管网混合供水

区,设置 6 个典型采样点(图 1)。 D1 为水厂 C 与水

厂 A 混合供水;D2 为水厂 A 与水厂 B 混合供水;D5
为水厂 C 与水厂 B 混合供水;D3、D4、D6 为多水源

混合供水(含 3 个水厂)。 2024 年 7 月进行系统性

采样,为保障微生物样品的代表性与可比性,所有采

样点均采用标准化流程。 现场放水至水温稳定后进
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行样品收集,每个点位采集 3 组平行样品,立即分装

储存至无菌容器。 同时采集 50
 

mL 水样用于 EC、余
氯、浑浊度、NH+

4 等水质分析。 样品于 4
 

℃ 冷链运

输至实验室,24
 

h 内完成前处理,提取脱氧核糖核

酸(DNA)后-80
 

℃保存。

图 1　 饮用水分配系统混合供水区采样点

Fig. 1　 Sampling
 

Points
 

in
 

Blended
 

Water
 

Supply
 

Area
 

of
 

the
 

Water
 

Supply
 

Distribution
 

System
 

1. 2　 水质分析

　 　 常规理化指标包括测定采样点的 EC、余氯、浑
浊度、NH+

4 等关键水质指标。 余氯利用哈希 DR300
余氯测定仪测定;EC 利用哈希 HQ4300 多通道电化

学测试仪测定;浑浊度利用哈希 2100Q 便携式浊度

仪测定;NH+
4 通过流动注射仪进行分析,所有分析

均进行 2 次(n= 2)。
三磷酸腺苷 ( ATP ) 含量分析采用 GloMax®

 

Navigator 微孔板发光计( Promega,美国) 和 Water-
GloTM 检测试剂( Promega,美国) [17] 。 试验过程中,
将 200

 

μL 水样与 800
 

μL
 

Water-GloTM 裂解试剂混

合于无菌离心管内,在室温下孵育 2
 

h。 孵育结束

后,每个样品取 125
 

μL 于 96 孔板中,测定 3 次以确

保重复性。 标准曲线在每次测量前重新绘制,以校

正日间测量误差并确保 R2 值始终大于 0. 99。 最

终,根据标准曲线计算各样品的 ATP 浓度。
1. 3　 16S

 

rRNA基因测序

　 　 通过 0. 22
 

μm 聚碳酸酯膜与 1. 2
 

μm 混合纤维

素酯膜分级过滤水样。 根据制造商说明, 使用

FastDNA 土 壤 离 心 试 剂 盒 ( Q-Biogene / MP
 

Biomedicals, Solon, OH, 美 国 ) 提 取 所 有 样 品 的

DNA。 提取后的 DNA 样品送至美吉生物进行 16S
 

rRNA 基因扩增子测序。 细菌 16S
 

rRNA 基因 V3 ~
V4 区 的 扩 增 采 用 引 物 341F ( 5′-CCTACGGGN-
GGCWGCAG-3′) 和 785R ( 5′-GACTACHVGGGTA-
TCTAATCC-3′), 并 在 Illumina

 

Novaseq 平 台

(Illumina,美国)上进行 300
 

bp 双端测序。
测序数据的处理首先使用 cutadapt

 

3. 1 去除原

始序列中的引物,并按照 figaro
 

v1. 1. 2 设定的参数

修剪序列[18-19] 。 质量控制和序列处理采用 DADA2
 

v1. 21. 0,包括质量过滤、错误率学习、样本推断、冗
余序列去除、配对读长合并、扩增子序列变体(ASV)
表构建以及嵌合体去除,最终获得 ASV 表[20] 。 基

于 SILVA
 

138. 1 数据库的分类学注释和系统发育重

建通过 QIIME2
 

2020. 11 完成[21] 。
1. 4　 数据分析方法

　 　 所有生物信息学分析均在 R 语言( 4. 0. 0 版

本)中进行,主要使用 Phyloseq 软件包处理和分析

微生物群落数据,并利用 Ggplot2 进行数据可视化。
Alpha 多样性采用 Chao1 指数和 Observed

 

ASV
 

指数

进行计算, Beta
 

多样性分析基于加权和非加权

UniFrac 距离的主坐标分析( PCoA)。 此外,在属水

平上统计各样本的群落组成。
2　 结果和讨论
2. 1　 混合供水区水质理化参数

　 　 混合供水区受不同水源水质差异及管网水力扰

动影响,各点位水质参数表现出一定的不均衡性

(表 1)。 EC 在 313. 33 ~ 376. 67
 

S / m,其中 D4 最高;
余氯质量浓度为 0. 25 ~ 0. 54

 

mg / L,D4 最高,D2 最

低,该差异可能受消毒剂在输配过程中的衰减速率、
加氯点距离及水力停留时间等因素影响,同时也可能

与水力扰动引发的局部扩散不均有关[22] 。 浑浊度总

体较低(0. 39~0. 75
 

NTU),D3 最高,可能因水力扰动

导致颗粒物再悬浮。 ATP 质量浓度为 0. 36~ 5. 97
 

mg / L,在 D3 点位最高,反映该处微生物活性较强。
总体而言,余氯、浑浊度和 ATP 浓度波动较大,表明

混合供水及水力扰动可能影响水质稳定性。
表 1　 混合供水区水质理化参数

Tab. 1　 Physicochemical
 

Parameters
 

of
 

Water
 

Quality
 

in
 

Blended
 

Water
 

Supply
 

Area

采样点
EC /

(S·m-1 )
余氯 /

(mg·L-1 )
浑浊度 /

NTU
ATP /

(mg·L-1 )

D1 316. 67
 

0. 31
 

0. 49
 

0. 39

D2 325. 00
 

0. 25
 

0. 39
 

1. 39
 

D3 316. 67
 

0. 26
 

0. 75
 

5. 97
 

D4 376. 67
 

0. 54
 

0. 39
 

0. 36
 

D5 313. 33
 

0. 26
 

0. 44
 

2. 65
 

D6 343. 33
 

0. 36
 

0. 43
 

2. 54
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　 　 为了进一步探讨水质波动对微生物群落结构的

潜在影响,分别选取水相和颗粒结合态微生物群落

中相对丰度前 15 的 ASV,结合 EC、余氯、浑浊度与

ATP 浓度等水质指标进行 Spearman 相关性分析(图

2)。 结果显示,浮游微生物群落中有 3 个 ASV 与水

质指标呈显著相关(p<0. 05),颗粒结合态中则有 4
个 ASV 达到显著相关性水平( p < 0. 05)。 相比之

下,颗粒态群落的相关性更为突出,ASV12 在水相

中与 EC 显著负相关(p<0. 05),但在颗粒结合相中

呈现极其显著相关性(p<0. 001),该类群可能对水

质波动更为敏感。

　 注:颜色表示相关系数,星号表示显著性水平;∗表示 p< 0. 05,

∗∗表示 p<0. 01,∗∗∗表示 p<
 

0. 001。

图 2　 优势微生物 ASVs 与水质指标的相关性分析

Fig. 2　 Correlation
 

Analysis
 

of
 

Dominant
 

Microbial
 

ASVs
 

and
 

Water
 

Quality
 

Parameters

2. 2　 微生物群落多样性分析

　 　 微生物群落的 Alpha 多样性指数反映了不同相

态微 生 物 的 物 种 丰 富 度 与 均 匀 性 特 征[23-24] 。
Observed

 

ASV 与 Chao1 指数分析表明,比起浮游微

生物群落,悬浮颗粒物相关微生物的物种丰富度呈

现略微升高趋势(图 3)。 这可能与管网环境中颗粒

物在与微生物之间的相互作用有关。 颗粒物表面微

环境利于微生物生存,微生物黏附在颗粒表面,促使

细胞外聚合物(EPS)的分泌和生物膜的形成,从而

增加了潜在物种的检出概率[25] 。 值得注意的是,尽
管颗粒结合态群落的 Alpha 多样性略高于浮游态,
但未达到显著水平 ( Observed

 

ASV 中 p = 0. 355;
Chao1 中 p= 0. 062)。 这与以往的研究中饮用水分

配系统里浮游态和悬浮颗粒物相关的微生物群落显

著不同的结论不一致。 已有研究[16] 发现,在未氯化

的饮用水分配系统中,悬浮颗粒物相关微生物群落

在组成上更接近于管壁生物膜微生物,与浮游态微

生物群落在物种组成和多样性方面存在显著差异。
然而,本研究的供水系统经过氯消毒处理,浮游微生

物更容易受到氯的灭活作用,而颗粒物作为保护屏

障,为附着微生物提供了相对稳定的生存环境,减少

了消毒剂的直接杀灭效应[26-27] 。 因此,颗粒结合态

微生物群落在氯化供水系统中占据主导地位,从而

削弱了浮游态和颗粒结合态群落之间的差异,进一

步导致两相群落的 Alpha 多样性趋同。
基于非加权与加权 UniFrac 距离的 Beta 多样性

分析表明,北京市混合供水区浮游态与颗粒结合态

　 　 　

图 3　 浮游微生物与悬浮颗粒物相关微生物的 Alpha 多样性比较

Fig. 3　 Comparison
 

of
 

Alpha
 

Diversity
 

between
 

Planktonic
 

and
 

Particle-Associated
  

Microorganisms
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微生物群落在群落结构及空间分异规律上存在差异

(图 4 ~图 6)。
非加权 UniFrac 分析[图 4(a)]显示,浮游微生

物群落在系统发育关系上呈现显著的组间分异。
D1 与 D2 的群落结构较为相似,而 D3 和 D5 的样品

间距离较小,这可能缘于二水混合与三水混合后不

同的管网水力条件和水质均匀性[28] 。 值得注意的

是,D6 的群落结构与上述两类区域均存在明显差

异,可能与其复杂的水质动态及管网拓扑结构导致

的微生物迁移限制相关[29] 。 加权 UniFrac 分析[图

4(b)]进一步显示,D3 ~ D6 样品在高丰度菌群主导

下呈现聚类趋同,而 D1 和 D2 仍维持显著差异,这
种差异可能与管径大小有关。 D3 ~ D6 均为 400 ~
600

 

mm 的小管径,而 D1 和 D2 为 1
 

600
 

mm 的主干

管,管径通过调控水力条件影响混合供水区的微生

物群落结构塑造。

图 4　 浮游微生物群落的 Beta 多样性特征

Fig. 4　 Beta
 

Diversity
 

Characteristics
 

of
 

Planktonic
 

Microbial
 

Communities

图 5　 悬浮颗粒物相关微生物群落的 Beta 多样性特征

Fig. 5　 Beta
 

Diversity
 

Characteristics
 

of
 

Microbial
 

Communities
 

Associated
 

with
 

Suspended
 

Particulate
 

Matter

　 　 颗粒结合态群落的非加权 UniFrac 分析[图 5
(a)]显示更高的空间离散度。 D1 和 D4 的群落显著

偏离其他样品,其他采样点虽呈现部分聚类趋势,但
其分布范围大于浮游态群落。 这种分异模式可能与

颗粒物的吸附差异相关。 水厂 A、B、C 作为 3 个独立

的水厂,它们的原水均不相同,因此,出厂水中包含的

颗粒物的组分和含量存在差异,会影响其对微生物的

吸附能力,颗粒物的存在增强了混合水源差异对微生

物群落的影响,使不同空间采样点的微生物在颗粒表

面富集的情况有所不同[30] 。 加权 UniFrac 分析[图 5
(b)]表明,D3~ D6 样品在考虑低丰度菌群时的相似

性显著提升,而 D1 和 D2 仍维持独立分布。
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对比两类群落的 Beta 多样性特征(图 6),微生

物群落的分异主要受不同采样点混合供水差异的影

响,与各点位的复杂混合供水引起的理化性质波动

及 ATP 浓度差异有关,而非其在管网中的赋存相

态[31] 。 与之前结论相同,D3 ~ D6 的群落结构趋同

性受高丰度菌群驱动。

图 6　 基于 UniFrac 距离的微生物群落 Beta 多样性分析

Fig. 6　 Beta
 

Diversity
 

Analysis
 

of
 

Microbial
 

Communities
 

Based
 

on
 

UniFrac
 

Distance

2. 3　 微生物群落组成分析

　 　 属水平群落分析揭示了浮游态和颗粒结合态微

生物群落的组成特征。 在浮游微生物群落(图 7)
中,微生物群落主要有 Phreatobacter

 

spp. 、产卟啉杆

菌(Porphyrobacter
 

spp. )、DSSF69
 

spp. 、Candidatus-

Obscuribacter
 

spp. 、罗尔斯通氏菌(Ralstonia
 

spp. )等

组成,其中占比最高的是 Phreatobacter
 

spp. ,在 D2 ~
D6 中均占主导地位。 而 D1 和 D2 中 Ralstonia

 

spp.
的异常增殖解释了 Beta 多样性分析中 D1 和 D2 的

持续分异。 值得注意的是,Ralstonia
 

spp.
 

是一类适

应低营养环境的革兰氏阴性菌,常检出于供水系统

中,具备一定的耐消毒性和生物膜形成能力[32] 。 虽

非常规水源病原体,其在饮用水系统中的富集仍可

能构成潜在生物安全风险。 因此,D1 和 D2 点位中

该属菌的显著增殖现象应引起关注。
相比之下,悬浮颗粒物相关微生物群落(图 8)

呈现 出 不 同 的 组 成 特 征, 微 生 物 群 落 主 要 有

Phreatobacter
 

spp. 、Porphyrobacter
 

spp. 、 Candidatus-

Obscuribacter
 

spp. 、Ralstonia
 

spp. 等组成,其中占比

最 高 的 是 Phreatobacter
 

spp. 。 浮 游 态 特 征 菌

DSSF69
 

spp. 在颗粒相中相对丰度减少,表明其对自

由水体环境的特异性适应。 相比浮游态群落,颗粒

结合态群落 “ other” 类群占比增加 ( 相对丰度 <
0. 05),进一步印证颗粒物的存在及其吸附行为差

异会影响低丰度物种。 两相中均存在相对丰度不低

图 7　 属水平浮游微生物的群落组成

Fig. 7　 Microbial
 

Community
 

Composition
 

of
 

Planktonic
 

Microorganisms
 

at
 

Genus
 

Level

图 8　 属水平悬浮颗粒物相关微生物群落组成

Fig. 8　 Microbial
 

Community
 

Composition
 

Associated
 

with
 

Suspended
 

Particles
 

at
 

Genus
 

Level

的未培养菌群相对丰度,意味着该水体中存在一些

特殊的微生物生态位,这也说明了管网水质不稳定

可能带来潜在的生物安全风险[33] 。
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3　 结论
　 　 (1)混合供水区水质参数存在一定波动,水质

参数(EC、余氯、浑浊度、ATP 浓度)在不同点位存在

波动,反映水质的不稳定性,这种波动进一步塑造了

微生物群落特征。 相关性分析表明,部分高丰度

ASV 与水质参数呈显著关联(p<0. 05),颗粒结合态

微生物对水质波动的响应更为敏感。
(2)颗粒结合态群落的物种丰富度略高于浮游

态,但两者 Alpha 多样性差异不显著,可能是由于氯

消毒削弱了两相群落的多样性差异,颗粒物提供了微

生物稳定的生存环境,使其在氯化系统中占据主导。
Beta 多样性分析显示,群落分异主要受混合供水引起

的水质波动和 ATP 浓度变化驱动,而非赋存相态。
(3)浮游态与颗粒结合态微生物群落在组成上

存在差异,颗粒物影响低丰度菌群分布。 Ralstonia
 

spp. 在 D1、D2 异常增殖加剧群落分异,未培养菌群

的存在表明水质不稳定可能带来潜在的生物安全

风险。
(4)基于上述特征,建议在混合供水区域加强

重点点位的水质监测,特别是对余氯、浑浊度与

ATP 等敏感指标的动态跟踪,并结合颗粒物管理和

水力扰动调控,提升微生物群落变化的识别能力,为
供水系统的运行管理提供支持。
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