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摘 要： 针对龙头水滞留带来的水质生物稳定性问题，选取三种末端供水方式（集中式供水、

二次供水、过滤器出水）的龙头水为研究对象，运用高通量测序技术全面探索和比较了水滞留导致

的水中微生物群落结构的变化。结果表明：在细菌方面，滞留后三种末端供水方式的龙头水中均以

假单胞菌属为主，一些条件致病菌属，如副衣原体属、军团菌属、分枝杆菌属等也被检出。三种供水

方式中，二次供水表现出较低的物种丰富度和较高的生物多样性，且其群落结构与另外两种方式显

著不同。在古菌方面，滞留前集中式供水以西藏嗜盐碱球菌属为主，二次供水主要为未鉴定菌属，

过滤器出水主要为甲烷食甲基菌属；滞留后，仅集中式供水和过滤器出水的古菌群落结构发生改

变，均以产甲烷古菌为主，而二次供水则以氨氧化古菌为主。该研究成果有助于掌握饮用水中微生

物信息，并可为解决水滞留带来的饮用水生物安全问题和健康风险评估提供基础数据及参考。
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applied to investigate and compare the changes of microbial community structures in the tap water caused
by water stagnation. The results showed that Pseudomonas was the dominant genus of bacteria community
after stagnation in all the three water supply manners. Meanwhile, some opportunistic pathogens, such as
Parachlamydia, Legionella and Mycobacterium were detected. Among them, tap water of secondary water
supply system showed the lowest species richness and highest biodiversity. Besides, the bacterial
community structure in the tap water of secondary water supply system was different from those in the
other two water supply manners. As for archaea, before stagnation, water from the centralized water supply
system was dominated by Halalkalicoccus. However, water from secondary water supply was dominated by
unclassified genus. And tap water after filter was dominated by Methanomethylovorans. After stagnation,
archaeal community structure changed only in the tap water of the centralized water supply and filter
effluent. And both of them were dominated by methanogens. On the other hand, tap water of the secondary
water supply system was dominated by ammonia‑oxidizing archaea. The outcome of this study is bound to
enrich the scientific knowledge of microbial information in the tap water. It will provide the first‑hand
information and references for solving the problems of biological safety and assessing the health risk of
drinking water stagnation.

Key words： drinking water quality; water supply manner; water stagnation; biological
stability; bacterial community structure; archaeal community structure; high‑throughput sequencing

饮用水安全受到普遍关注，水质生物稳定性是

保证饮用水安全的关键一环［1］。我国现行的饮用水

标准（GB 5749—2006）在水质检测项目中包含多项

微生物学指标，体现出国家对饮用水生物稳定性的

高度重视。然而，通常对饮用水水质的检测都是在

管网水质监测站点完成的［2］，家庭消费端的龙头水

水质往往很难直接获得检测机会而被忽视［3］。但

是，这“供水最后一公里”的饮用水才是最终被消费

者所使用的，其水质好坏与人民大众的生命健康密

切相关［4］。
已有研究发现，水表与用户龙头之间的管道系

统中有诸多因素可能影响水质，如温度、管材、管

径、水滞留等［5］，其中水滞留尤甚。由于用水习惯等

所导致的饮用水在管道中的滞留时有发生，这段停

留时间可能会引起管道重金属的释放［6］、病菌和条

件致病菌的大量滋生、饮用水口感和味道变差以及

变色等问题［4］，长期水滞留甚至还会导致突发性污

染事件［7-8］。对于水滞留现象，胡昌军等［9］对我国城

市居民开展了消费行为调查，发现大多数居民很少

在用水前放水 1 min，往往直接使用滞留水作为饮用

水和烹调水，而这种用水习惯与居民的经济和认知

水平无关。由此可见，水滞留现象并未引起居民的

普遍重视，其所导致的水质生物稳定性和水质安全

问题亟待科学探究。

目前，水滞留对水质生物稳定性的影响研究主

要集中于对《生活饮用水卫生标准》（GB 5749—
2006）中规定的相关微生物指标的测定和评价，如

大肠菌群、耐热大肠菌群、大肠埃希氏菌等［5，10-11］。
尽管这些微生物和饮用水卫生直接相关，但实际上

管网中还存在着大量其他微生物。在水滞留的过

程中，消毒剂的衰减可导致微生物的再生长［12］，而
在滞留过后大量用水过程中，管壁沉积物和生物膜

亦会发生重新悬浮。这些微生物一方面可能引起

水质的改变，另一方面其残体和分泌物往往会成为

其他致病菌和条件致病菌生长的底物，如氨氧化微

生物［13］。大部分的微生物是无法通过传统培养的

方法或者测定生物稳定性相关指标的方法（如

AOC、BDOC等）检测到的［5］，这也就意味着在评价饮

用水生物稳定性和健康风险的过程中存在着不全

面的问题。水滞留引发龙头水中微生物，尤其是古

菌群落结构变化的研究至今鲜有报道。

近年来，高通量测序技术被广泛应用于各种自

然或工程生境中微生物群落的研究［14］。它能够克

服传统微生物培养技术和传统微生物分子生物学

技术由于实验操作和引物设计而导致的结果片面

性问题，最大程度地反映出样品中微生物群落的整
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体情况。如Rahmatika等［15］就曾利用高通量测序技

术分析了不同管材的管道水经过培养后其中细菌

群落结构的变化，而Douterelo等［16］还运用该技术研

究了给水管网管壁生物膜上的微生物群落结构。

此外，城市饮用水的末端供水方式也多种多

样。除了通常采用的集中式供水方式以外，随着高

层建筑逐渐增多，将集中式供水先贮藏在蓄水池中

再进行输送的二次供水方式也十分普遍。与此同

时，越来越多的居民开始注重饮用水品质而采取在

龙头水之前安装过滤器等净水装置。因此，有必要

研究不同末端供水方式下水滞留对龙头水微生物

群落结构的影响。

综上所述，选取城市三种末端供水方式（集中

式供水、二次供水、过滤器出水）的龙头水为研究对

象，以 24 h为代表性的滞留时间，考察了水滞留前

后不同供水方式的龙头水水质及其微生物群落结

构，并对变化的原因及其机理进行探讨，以期丰富

和发展饮用水中微生物相关信息，为保障城市饮用

水水质生物稳定性及安全性提供支撑。

1 材料与方法材料与方法

1. 1 采样点及采样方法

选取某校园生活区内建筑楼进行研究。该地

区水源地水质符合《地表水环境质量标准》（GB
3838—2002）中Ⅱ类水质标准［17］，相应水厂处理工

艺为传统的“混凝—沉淀—过滤—消毒”工艺，消毒

剂为二氧化氯。市政供水管网采用球墨铸铁管，建

筑楼室内供水管网采用镀锌钢管，均已稳定运行约

十年。以该建筑楼内不同供水设施的龙头水为研

究对象，包括集中式供水、二次供水和过滤器的末

端出水。其中，二次供水的蓄水池置于屋顶，体积

约 500 m3；过滤器为国内某常见品牌净水器，安装于

集中式供水管道末端。

在实验开始之前，三个水龙头均按日常用水习

惯正常用水。于 2019年 7月开展原位采样，同时采

集三个龙头水水样，采集前先对水龙头进行灼烧并

放水 5 min［18］，之后用灭菌的容器接水 2 L，作为滞留

前水样。参考大多数微生物生长代时较短［19］以及

Lautenschlager 等［3］和 Zlatanović等［4］报道水滞留引

起的水质和异养微生物变化规律，选取 24 h作为代

表性滞留时间。此外，该滞留时间的选取还考虑到

城市居民的用水习惯，24 h可以作为居民日常不使

用水龙头的中长期时间，如出差或者假日出行。可

以预见，其对饮用水健康的影响/风险比短时间的水

滞留更大。在用水行为上，相对于更长时间不使用

水龙头的情况，人们通常会选择放水一段时间后再

使用，24 h水滞留后的放水行为往往易被忽视。据

此，本实验在关闭水龙头后，保持 24 h不使用的状

态，之后打开水龙头并收集 2 L水作为滞留后水样。

对收集到的滞留前后水样进行水质及微生物群落

分析。

1. 2 水质指标测定方法

分别对采集水样的 pH值、余氯、浊度、TOC、
NH4+-N进行测定。其中，pH值采用 pH试纸进行测

定，余氯、浊度和 TOC分别采用余氯仪、浊度仪和

TOC仪（岛津 TOC-VCPH总有机碳分析仪）进行测

定，NH4+-N采用国家标准方法测定。采用 IBM
SPSS Statistics 20 对滞留前后水质参数进行统计学

分析。

1. 3 水体中微生物群落多样性

1. 3. 1 水样处理及DNA提取

将收集到的 2 L龙头水水样全部用 0. 22 µm
PTFE膜过滤。滤膜用于龙头水中微生物 DNA提

取，首先将滤膜样品进行液氮冷冻，之后用组织破

碎仪破碎。将破碎后的滤膜装入 2 mL离心管中，用

E. Z. N. ATM Mag-Bind Soil DNA Kit进行DNA提取，

并对提取DNA完整性进行琼脂糖凝胶电泳检测。

1. 3. 2 细菌和古菌的PCR扩增

分别对细菌和古菌的V3-V4区进行扩增。细

菌采用V3-V4通用引物扩增，引物为 341F（CCCTA‑
CACGACGCTCTTCCGATCTGCCTACGGGNGGCWG‑
CAG）和 805R（GACTGGAGTTCCTTGGCACCCGAGA‑
ATTCCAGACTACHVGGGTATCTAATCC）。 PCR 扩

增程序为 94 ℃反应 3 min，94 ℃反应 30 s，45 ℃反

应 20 s，65 ℃反应30 s，共5个循环；94 ℃反应20 s，
55 ℃ 反应 20 s，72 ℃ 反应 30 s，共 20个循环；72 ℃
延长 5 min，最后保持在 10 ℃。第二轮扩增引入

Illumina桥式 PCR兼容引物，扩增程序为 95 ℃反应

3 min，94 ℃反应 20 s，55 ℃反应 20 s，72 ℃ 反应 30
s，共5个循环；72℃延长5 min，最后保持在10 ℃。

古菌采用槽式 PCR扩增，共扩增三轮，所用引

物分别为 M-340F（CCCTAYGGGGYGCASCAG）和

GU1ST-1000R（GGCCATGCACYWCYTCTC）、349F
（CCCTACACGACGCTCTTCCGATCTNGYGCASCAG‑
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KCGMGAAW）和806R（GACTGGAGTTCCTTGGCACC‑
CGAGAATTCCAGGACTACVSGGGTATCTAAT）。前两

轮的 PCR程序为 94 ℃ 反应 3 min，94 ℃反应 30 s，
45 ℃反应 20 s，65 ℃反应 30 s，共 5个循环；94 ℃反

应 20 s，55 ℃ 反应 20 s，72 ℃反应 30 s，共 20个循

环；72 ℃延长5 min，最后保持在10 ℃。第三轮扩增引

入 Illumina桥式PCR兼容引物，扩增程序与细菌相同。

1. 3. 3 Illumina MiSeq高通量测序分析

各样本测序序列通过独特的标签序列分开。

数据经预处理后，用 USEARCH version 5. 2. 236去
除非扩增区域序列［20］，并进行测序错误校正，调用

UCHIME version 4. 2. 40完成嵌合体的鉴定与去除。

使用UCLUST算法，以 97%的相似性阈值将剩余的

序列聚类成操作分类单位（OTUs），选择丰度最高的

序列作为OTU的代表性序列，计算Alpha多样性指

数。使用R语言的VennDiagram软件包得到不同样

品OTU分布韦恩图。根据每个样本的分类学比对

结果，选出优势物种。

2 结果与讨论结果与讨论

2. 1 不同供水方式下龙头水滞留前后的水质变化

滞留前后的龙头水 pH值均约为 7. 0，NH4+-N未

检出，即饮用水的 pH值、NH4+-N浓度在滞留 24 h后
并未发生变化，但余氯、浊度和 TOC浓度在滞留前

后变化显著（见表 1）。三种供水方式的龙头水在滞

留后余氯均有显著下降，尤其是供水管道与市政供

水管网直接相连的集中式供水的龙头水下降最多。

这与以往的研究结果较一致［21］，即水中的余氯与管

壁生物膜、沉积物、有机物等发生作用，同时还会受

到水流速、管径等影响，造成余氯在运输过程中的

衰减。

饮用水浊度在滞留后的集中式供水和二次供

水龙头水中均有显著增加，其中前者的浊度超过

《生活饮用水卫生标准》（GB 5749—2006）中对浊度

的要求（≤1 NTU）。浊度的增加可能与管壁上沉积

物或生物膜的重新悬浮有关。但经过过滤后滞留

后的浊度反而下降了，反映出过滤装置中的膜对水

中杂质的阻隔作用。

TOC作为表征微生物可利用的底物，在不同龙

头水中表现不一，集中式供水的 TOC浓度显著下

降，这与Zlatanović等［4］观察到的TOC随水滞留时间

增加而逐渐降低的结果一致，推测与余氯下降以及

微生物再生长有关。然而，二次供水滞留前后的

TOC浓度变化却不明显，推测是由于二次供水先经

过蓄水池，而蓄水池在一定程度上能够对TOC浓度

变化起到缓冲作用。此外，过滤器的龙头水则表现

为滞留后TOC浓度上升的现象，考虑可能与过滤器

内膜上物质的重新溶解有关［15］。由此可见，不同供

水方式所产生的滞留前后 TOC浓度变化不一的原

因有必要进一步深入研究。

2. 2 滞留前后龙头水中细菌群落结构变化

滞留前的水样未获得细菌 PCR产物，表明通常

情况下管网水中的细菌受到消毒剂余氯的作用而

使其基因遭到破坏，不易从水样中获得细菌基因的

PCR产物［22］。然而，在经过 24 h滞留后，从三种龙

头水中都成功获得了细菌的PCR产物，表明经过滞

留后，一方面水中微生物可能发生了再生长［3-4］，另
一方面，与管壁长时间的作用接触有可能使管壁沉

积物和生物膜上细菌重新悬浮，从而改变了水中细

菌的群落结构。通过高通量测序技术分别对三种

供水方式的龙头水在滞留后的细菌群落结构进行

了全面的比较和分析。

2. 2. 1 细菌群落结构多样性比较

通过 Illumina测序并对原始序列进行数据预处

理，在滞留后的三种龙头水中分别得到优质序列数

为 48 766、28 793和 44 937，对这些序列在 97%的相

似性水平下进行聚类分析，得到每个样本中细菌

OTU的数量。三种龙头水中细菌的群落多样性通

过 Shannon、Chao1和 Simpson等指数来反映，结果如

表1 龙头水滞留前后水质参数

Tab.1 Water quality parameters of tap water
before and after stagnation

水质

参数

余氯/
（mg·
L-1）
浊度/
NTU
TOC/
（mg·
L-1）
注：“**”代表极显著差异。

集中式供水

滞留前

（TWB1）
0.42±
0.00
0.92±
0.00
0.64±
0.00

滞留后

（TWA1）
0.28±
0.00**
1.45±
0.01**
0.47±
0.01**

二次供水

滞留前

（TWB2）
0.41±
0.00
0.77±
0.03
0.60±
0.01

滞留后

（TWA2）
0.34±
0.00**
0.99±
0.04**
0.62±
0.01

集中式供水+过
滤器

滞留前

（TWB3）
0.43±
0.01
0.52±
0.00
0.54±
0.00

滞留后

（TWA3）
0.37±
0.00**
0.42±
0.00
0.59±
0.02**
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表2所示。

表 2中的测序深度指数指测序结果所能代表的

样本的真实情况，从每个水样所对应的测序深度指

数可以看出，测序结果几乎覆盖样品中所有能检测

到的全部序列（>97%）。Chao1指数用于反映物种

的丰富度，结果表明二次供水滞留后的龙头水中细

菌丰富度最低，而细菌丰富度最高的则是集中式供

水滞留后的龙头水。Shannon指数和 Simpson指数

则可代表生物多样性，Shannon指数值越大，生物多

样性越高。

表 2显示，生物多样性最高的为二次供水龙头

水，最低的则是过滤器出水。综上所述，二次供水

滞留水呈现出物种丰富度最低但生物多样性最高，

这与二次供水中蓄水池的作用有关［23］，即蓄水池的

长期选择作用使其表现出稳定的细菌种类，同时每

个种类的细菌数量较均一，因此生物多样性最高。

此外，集中式供水滞留后水中的细菌表现出较高的

物种丰富度的原因可能来自滞留过程中再生长的

细菌［3］，以及管壁沉积物和生物膜的重新悬浮［24］。
过滤器出水较低的生物多样性则是由于膜的过滤

作用。

三种龙头水中细菌OTU分布的韦恩图见图 1。
可以看出，三种龙头水虽然来自于同一个市政管

网，但滞留后共有的OTU数目仅为 53，说明饮用水

在管道输送和停留过程中，细菌种类已发生了显著

改变。由此可见，末端饮用水微生物群落结构与供

水方式和最后的供水管道密切相关。

2. 2. 2 滞留后的龙头水中细菌群落组成

三种龙头水中的细菌在属水平上的群落结构

组成及聚类分析结果如图2所示。

TWA1和 TWA3具有相似的细菌群落结构，这

与它们来自于相同的市政供水管网和建筑室内供

水管道有关，虽然在水质、细菌物种丰富度上不同，

但是过滤装置并未改变水中细菌群落组成。相反

地，集中式供水和过滤器出水的细菌群落结构与二

次供水差异较大。就占主导的细菌种类而言，

表2 滞留后三种龙头水中细菌多样性

Tab.2 Bacterial diversity in three tap water after
stagnation

供水方式

集中式供水

二次供水

过滤器

OTU
数量

964
944
846

Chao1指
数

8 066.22
3 328.33
4 546.44

Shannon
指数

2.23
3.00
2.09

Simpson
指数

0.27
0.18
0.29

测序深

度指数

0.98
0.98
0.99

47

691

TWA3

TWA1 TWA2

789801

55
53

55

图1 三种龙头水中细菌OTU分布的韦恩图

Fig.1 Wayne diagram of OTU distribution of bacteria in
three tap water
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图2 滞留后龙头水中细菌群落结构组成及其相似性分析

Fig.2 Bacterial community structure and similarity in tap water after stagnation
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TWA1和TWA3龙头水中假单胞菌属（Pseudomonas）
占比最大（49. 87%和49. 89%）。在TWA2中，除未鉴

定到的细菌属（unclassified）外，假单胞菌属也是所

有细菌中占比最大的（占 20%）。假单胞菌在滞留

后水体中出现且数量较多与 Lautenschlager等［1］的
研究结果一致。已有的报道发现假单胞菌属多为条

件致病菌，与人类健康和感染有关［1，25］，如铜绿假单

胞菌、产碱假单胞菌等，前者属于条件致病菌，当人

体防御机制改变时才引起病变。而后者则广泛存在

于水源中，并可引起肺炎等感染性疾病。此外，根

瘤菌属（Rhizobium）也被发现在三种龙头水中占较

大比例，尤其是集中式供水和过滤器所对应龙头水

（分别为 16%和 24%）。该类微生物曾被报道可以

从水库沉积物中富集分离得到，因此推断其主要来

自于水源水或管壁沉积物。除了上述主要细菌外，

滞留后的水中还检测出一些水体致病菌属，如副衣

原体菌属（Parachlamydia）、军团菌属（Legionella）、分
枝杆菌属（Mycobacterium）［25-26］，虽然它们的丰度在

细菌群落中所占比例均不大于1%，但其在水中的存

在表明水滞留将会给饮用水带来一定的健康风险。

2. 3 滞留前后龙头水中古菌群落结构变化

古菌在发育树上是独立于原核生物和真核生

物的一类生物，因其结构及生理功能的独特性，常

常在一些极端环境中被发现，如寡营养环境等［19］。
尽管未在滞留前的龙头水中获得细菌的PCR产物，

但古菌 PCR产物在滞留前后均可获得，表明水中的

余氯并未完全抑制或破坏管网水中的古菌细胞及

基因结构。类似地，Roy等［27］对液氯和氯胺消毒管

网中水样和生物膜的研究也发现，氨氧化古菌能够

存在于饮用水中，且其丰度不受采样点和采样时间

的影响。Niu等［22］对水厂各工艺出水的研究也证实

了古菌在处理水中的普遍存在。由此可见，本实验

检测到的龙头水中的古菌一方面可能来自出厂水，

另一方面有可能来自于输送过程中管壁沉积物和

生物膜的重新悬浮。

2. 3. 1 古菌群落结构多样性比较

通过 Illumina测序并对原始序列进行数据预处

理，得到滞留前后三种龙头水的优质序列数如表 3
所示。将这些序列在 97%的相似性水平下进行聚

类分析，得出每个样本中古菌的OTU数量。从OTU
数量上可以看出，滞留后水中的古菌数量均高于滞

留前。但是，将古菌和细菌的 OTU进行比较则发

现，龙头水中古菌的OTU数量都低于滞留后水中细

菌的OTU数量。

从测序深度指数来看，所测序列可以涵盖样本

中所有古菌序列（测序深度指数=1. 00）。Chao1指
数表明三种供水设施滞留后的龙头水古菌丰富度

均高于滞留前，同时，Shannon指数和 Simpson指数

也反映出滞留后龙头水中古菌的生物多样性明显

增高。有意思的是，三种供水方式的龙头水中古菌

物种丰富度和生物多样性最高的是滞留后的过滤

器出水，然而过滤器的滞留水中细菌物种丰富度和

多样性则是三种龙头水中最低的，反映出过滤器中

的生物膜对细菌有一定的选择过滤作用，但却有可

能成为古菌生长的“温床”。

分别对滞留前和滞留后不同龙头水中古菌的

OTU进行对比，得到如图 3所示的韦恩图。可以看

出滞留前三种水样的共有OTU较少，而滞留后共有

OTU数量有所增加，但集中式供水和二次供水共有

OTU数量无论在滞留前还是滞留后都是最少的，表

明二者在古菌群落结构上的固有差异。由于这两

种龙头水来自同一市政管网，因此推测造成其古菌

种类差异显著的主要原因是建筑室内末端供水方

式的不同。

a.滞留前
TWB3

35

7

1211

76
17

64

TWB2TWB1

表3 三种龙头水滞留前后水中古菌多样性

Tab.3 Archaea diversity in three tap water before
and after stagnation

样品

TWB1
TWA1
TWB2
TWA2
TWB3
TWA3

序列数

62 986
60 925
70 518
58 958
66 600
56 903

OTU
数量

99
172
112
241
75
348

Chao1
指数

99.77
175.37
113.00
242.91
77.10
349.57

Shannon
指数

0.22
1.60
0.73
2.01
0.22
2.88

Simpson
指数

0.95
0.40
0.74
0.44
0.95
0.14
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b.滞留后
TWA3

225

14

3542

146
46

70

TWA2TWA1

图3 三种龙头水滞留前后古菌OTU的韦恩图

Fig.3 Wayne diagram of OTU distribution of archaea in
three tap water before and after stagnation

将所有龙头水（滞留前后）中的古菌OTU数量

进行对比分析，如图 4所示。可以发现，过滤器出水

在滞留前独有的古菌OTU数量最少，但是滞留后其

独有的古菌OTU数量最多，由此可以推测 TWA3中
的古菌很有可能来自于过滤器内部，因此经过水滞

留后检测到了与其他供水方式的龙头水中不同种

类的OTU。

2. 3. 2 滞留前后龙头水中古菌群落组成

滞留前后三种龙头水中古菌在属水平上的群

落结构组成及聚类分析结果如图 5所示。集中式供

水和过滤器出水的古菌群落相似，但二者在滞留前

后古菌群落结构变化较大；而二次供水与前两者的

古菌群落结构都不同，且滞留前后没有发生变化。

考虑二次供水与其他两种供水方式的主要差

异在于是否先经过蓄水池再进行二次供应，因此推

测蓄水池是造成其古菌群落结构与其他供水方式

出现显著差异的主要原因。

对于龙头水在古菌属水平的组成，集中式供水

在滞留前以西藏嗜盐碱球菌属（Halalkalicoccus）为

主（97%），推测高含量的嗜盐古菌存在可能与水源

受到一定畜禽养殖污染导致水源水中盐碱度较高，

同时嗜盐古菌对氯不敏感，因此不容易被消毒剂杀

死而长期存活于水中有关［28］，另一种可能性则是该

属的嗜盐古菌已长期存在于管壁生物膜上，通过饮

用水输送过程的重新悬浮进入饮用水中。经过 24 h
滞留后，集中式供水的龙头水（TWA1）中古菌群落

以甲烷丝菌属（Methanothrix）为主（73%）。甲烷古

菌是一类严格厌氧且世代时间较长（4~6 d）的微生

物，具有生物排他性［29］，从其较长的生长世代时间

推测 24 h滞留过程不足以使原来管网水中低含量

（<1%）的甲烷丝菌属数量增加到 73%，因此滞留后

水中甲烷丝菌属必然来自管壁生物膜。根据甲烷

古菌的生物排他性及管道相对封闭的厌氧环境，推

TWB3TWA3
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B1 TWB2

54

core12

139

TW
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41
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67
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图4 所有龙头水（滞留前后）中古菌OTU对比的韦恩图

Fig.4 Wayne diagram of OTU distribution of archaea in
all the tap water (before and after stagnation)
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图5 滞留前后龙头水中古菌群落结构组成及其相似性分析

Fig.5 Archaeal community structure and similarity in tap water before and after stagnation
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测原本是主导地位的严格好氧的嗜盐古菌数量在

滞留后急剧减少，并被甲烷古菌取代。不同于集中

式供水龙头水中古菌群落结构，连接于同一个建筑

室内管道的过滤器龙头水在滞留前古菌群落则以

甲 烷 食 甲 基 菌 属（Methanomethylovorans）为 主

（97%），推测这些产甲烷古菌主要来自于过滤器内，

由于膜的截留作用使集中式供水中原有的古菌被

截留，但过滤器的长期运行又使其内部形成的产甲

烷古菌如甲烷食甲基菌属易于从生物膜上冲刷下

来，因此在用水过程的水流冲刷作用下重新悬浮于

水中。在滞留 24 h以后，过滤器的龙头水中微生物

群落结构发生了一定改变，主要以甲烷丝菌属

（Methanothrix）、甲烷袋状菌属（Methanoculleus）和马

氏甲烷球菌（Methanomassiliicoccus）为主，分别占整

个古菌群落的 22. 53%、30. 15%和 11. 86%。对过滤

器龙头水滞留前后古菌群落结构的对比可以看出，

过滤器出水古菌群落主要以产甲烷古菌为主。不

同产甲烷古菌属在滞留前后数量上的改变则主要

与过滤器及过滤器后连接管道的管壁生物膜有关，

易于被冲刷下来的产甲烷古菌在滞留前的水中数

量较大，而在水滞留过程中，生物膜上的产甲烷古

菌在膜与水体的长期接触中不断发生着沉积与重

新悬浮，从而使滞留后的水中占优势古菌种类数量

增多。

二次供水过程中饮用水需经过蓄水池再进入

到末端水龙头，其在滞留前后古菌群落主要菌属发

生了较大变化，滞留前二次供水龙头水中未鉴定属

（unclassified）占 87%，而滞留后主要以硝化球菌属

（Nitrososphaera）为主，占整个古菌群落的 69%，其次

为甲烷丝菌属（Methanothrix），占古菌群落的 8%。

硝化球菌属（Nitrososphaera）是一类氨氧化古菌［30］，
在水底微生物垫上被发现，可以在寡氨氮的环境下

生存，它的出现极有可能与二次供水的蓄水池有

关，由于停止水龙头的使用而增长了水在蓄水池中

的停留时间，从而引起蓄水池内氨氧化微生物的再

生长，进而改变了龙头水中古菌群落结构。有研究

表明［31］，氨氧化古菌在管网中的大量存在会进一步

造成水质恶化、亚硝酸盐产生、异养菌及条件致病

菌的大量繁殖，威胁公众健康。

综上所述，无论采用哪种供水方式，饮用水在

管道中的滞留均可引起水质以及微生物群落结构

的改变，如细菌群落在饮用水中的检测从无到有，

以及古菌群落结构在滞留前后的明显改变，水滞留

甚至还可能引起一些条件致病菌的再生长。因此，

水滞留所引发的水质生物稳定性、用水安全问题，

以及龙头水中功能性古菌（如产甲烷古菌、氨氧化

古菌等）群落结构的变化应引起足够的重视。基于

此，在未来的研究中可以尝试探索其他影响因素与

水滞留共同作用下对供水末端微生物群落结构的

影响，如滞留时间、管材、温度或季节等。此外，还

可以进行长期监测，从而得到微生物群落受到水滞

留影响的变化规律和生长潜力，进一步丰富和发展

相关研究，以期为供水安全保障提供相应策略。

3 结论结论

① 龙头水在滞留前后的水质变化明显。滞

留后余氯均显著下降，但是浊度在集中式供水和二

次供水的龙头水中都显著升高，甚至超过国家标

准。滞留前后 TOC浓度的变化在不同供水方式的

龙头水中表现不一，有必要进一步探究造成其差异

的主要原因。

② 滞留前受到余氯作用的影响，在水中并未

检测到细菌群落，但是滞留后，随着消毒剂的衰减

和长时间水滞留，使得管道水与管壁生物膜等相互

作用，龙头水出水中呈现出复杂的细菌群落结构，

甚至检测到了一些病原菌和条件致病菌基因的存

在，表明滞留后的龙头水存在一定的健康风险。此

外，二次供水的龙头水在三种供水方式的出水中表

现出细菌物种丰富度最低但生物多样性最高的

特点。

③ 饮用水中存在一定数量的古菌，并且其群

落组成在滞留前后发生了显著变化。不同供水方

式下龙头水呈现出不同的古菌群落结构变化，集中

式供水和过滤器出水滞留后的古菌群落主要以产

甲烷古菌为主，二次供水方式的龙头水出水主要以

氨氧化古菌为主。此外，二次供水的古菌群落与集

中式供水和过滤器出水截然不同。古菌的存在以

及滞留前后群落结构和种属较大的差别预示着其

可能带来潜在的健康风险，在今后饮用水安全应多

关注水中古菌种类及其功能。
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