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摘 要： 给水管网生物稳定性是指管网中微生物的生长导致饮用水水质在输配过程中发生

恶化的潜力。准确、合理地评价给水管网的生物稳定性是保障饮用水水质安全的前提，常用方法包

括基于生物稳定性评价指标的预测性评价方法和基于微生物丰度、活性及群落组成的直接评价方

法。深入理解给水管网中水力条件、管道特征、营养基质、消毒剂和抗生素耐药性等因素对生物稳

定性的影响有助于制定更有效的控制策略。然而，如何通过实际管网取样和生物膜培养反应器获

得具有代表性的环境样品以及如何利用现代分子生物学技术获取有用信息是该研究领域面临的主

要挑战。基于此，从给水管网生物稳定性研究的现状（评价方法、影响因素、控制策略）出发，对当前

研究的主要瓶颈进行讨论，并展望该领域未来的发展趋势与可能的研究方向。
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drinking water quality deterioration caused by the growth of microorganisms in the drinking water 
distribution systems. Accurate and reasonable evaluation of the biological stability of drinking water 
distribution systems is the premise to ensure  drinking water quality safety. The common evaluation 
methods include predictive evaluation based on biological stability evaluation index and direct evaluation 
based on microbial abundance, activity and community composition. The influence mechanisms of 
hydraulic conditions, pipeline characteristics, nutrient substance, disinfectant and antibiotic resistance on 
biological stability in drinking water distribution systems should be deeply understood to formulate more 
effective control strategies. However, how to obtain representative environmental samples through actual 
pipe network sampling and experimental equipment research and how to use molecular biotechnology to 
obtain useful information are the main challenges in this research field. Therefore, the current situation of 
the research on the biological stability of drinking water distribution systems in three aspects: evaluation 
methods, influencing factors and control strategies were introduced. In addition, the main challenges 
currently faced by this field were discussed. Finally, the future development trend and possible research 
directions in this field were prospected.

Key words： drinking water distribution system;    biological stability;    drinking water;    
evaluation method;    influencing factor;    control strategy

1 研究背景研究背景

微生物在给水管网中的“二次生长”会降低饮

用水水质［1］。给水管网生物稳定性研究已成为近年

来研究的热点，但对其定义并不明确。综合前人对

饮用水生物稳定性的理解，结合给水管网在饮用水

输配过程中扮演的重要角色，将给水管网生物稳定

性界定为管网中微生物生长导致饮用水水质在输

配过程中发生恶化的潜力。

过去，关于给水管网生物稳定性的研究大多集

中在饮用水和管壁生物膜上，源源不断的水流为管

壁生物膜中的微生物提供了各种营养物质，一些病

原体如鞘氨醇单胞菌、嗜肺军团菌和环状病毒等可

以在生物膜中存活，当生物膜发生脱落时将破坏饮

用水水质。此外，管壁生物膜会加速管道的腐蚀和

结垢，并对饮用水的味道、气味和颜色产生不利影

响［2］。近些年的研究开始逐渐强调对给水管网中饮

用水、悬浮固体、管壁生物膜和管网沉积物四相的

综合理解，已有的研究发现微生物在这四相中均存

在且后三者在一定条件下可成为污染物的源与

汇［3］。四相中，饮用水主要含有较低的微生物负荷、

颗粒负荷和营养负荷，同时还含有一定浓度的消毒

剂；悬浮固体主要为一些无机颗粒；管壁生物膜是

微生物细胞的聚集体，水作为其主要组成成分占总

体积的90%以上，而微生物仅占总体积的2% ~ 5%，

这些微生物被胞外聚合物（Extracellular Polymeric 
Substances，EPS）基质所包裹，EPS 的主要成分为多

糖和蛋白质，它能富集各种营养基质，并降低消毒

剂对微生物群落的影响；管网沉积物的形成源自悬

浮固体在管道底部的沉积，其包含了较高浓度的有

机化合物以及铁、锰和铝等无机基质，为微生物提

供了有利的生长环境［4］。Liu 等［3］对给水管网四个

相中的活性生物量进行了比较，结果表明，在管网

部分区段，沉积物中活性微生物的数量远高于其他

相。此外，较高的流动性有利于悬浮固体和管网沉

积物中的微生物到达用户端水龙头，这将增加潜在

的健康风险。由此可见，给水管网生物稳定性的研

究对保障饮用水水质安全具有重要意义。

2 给水管网生物稳定性研究现状给水管网生物稳定性研究现状

目前，给水管网生物稳定性相关的研究工作主

要是通过各种评价指标和方法对其进行预测和评

价，并探索水力条件、管道特征、营养基质、消毒剂

和抗生素耐药性等因素的影响，以实现制定更为有

效的控制策略以及保障饮用水水质安全的目的。

2. 1　评价方法

2. 1. 1　预测性评价方法

预测性评价是一种基于生物稳定性评价指标

的方法。生物可同化有机碳（Assimilable Organic 
Carbon ，AOC）和 生 物 可 降 解 溶 解 性 有 机 碳
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（Biodegradable Dissolved Organic Carbon，BDOC）是

目前应用最为广泛的生物稳定性评价指标。通常

认为，未氯化饮用水中 AOC 低于 10 ~ 20 μg/L 乙酸

碳时，或氯化饮用水中AOC低于 50 ~ 100 μg/L乙酸

碳时，饮用水生物稳定性较好。当水温为 15 ℃或

20 ℃时，将饮用水中的 BDOC 浓度分别控制在 0. 3 
mg/L 和 0. 15 mg/L 以下，可保证饮用水的生物稳

定性。

此外，给水管网中的无机物也会影响微生物的

生长，当饮用水中微生物可利用磷（Microbially 
Available Phosphorus， MAP）为 1 ~ 3 μg/L时，磷将取

代有机物成为给水管网微生物生长的限制因子。

为量化饮用水促使材料表面形成生物膜的可能性，

有研究提出了生物膜形成速率（Biofilm Formation 
Rate， BFR）评价指标，将饮用水的BFR值控制在 10 
pgATP/cm2以下，可避免由管壁生物膜生长所引起

的生物稳定性问题［1］。
生物稳定性评价指标的设定有助于选择和调

整饮用水的处理工艺，预测管网可能面临的生物增

殖风险，是提升给水管网生物稳定性的重要驱动

力。但是该评价方法仅适用于水中生物稳定性的

预测，很难准确反映给水管网中微生物生长的实际

情况以及生物稳定性与管网各个界面和各种因素

的联系［1］。
2. 1. 2　直接评价方法

直接评价方法是基于微生物丰度、活性和群落

组成的一种评价方法。给水管网生物稳定性可以

体现在微生物丰度变化上，表征环境样本中微生物

丰度的常用方法包括异养菌平板计数（Heterotrophic 
Plate Count，HPC）、指示微生物（如总大肠菌群）计

数、流式细胞术（Flow Cytometry，FCM）计数和定量

实 时 聚 合 酶 链 式 反 应（Quantitative Real‑time 
Polymerase Chain Reaction，Q-PCR）定量分析。过去

一个世纪，HPC 和指示微生物计数法由于操作简

单、成本低，在饮用水监测、管理过程中发挥了至关

重要的作用，然而越来越多的研究表明，传统的培

养方法忽略了给水管网中不可培养的微生物［1］。
Perrin等［5］分别采用 HPC和高通量测序技术对巴黎

某给水管网饮用水微生物群落进行表征，比较后发

现通过 HPC 方法检测到的微生物占比不足 1. 8%。

FCM 是一种利用聚焦激光束照射样品产生的散射

光和荧光进行粒子检测的高通量技术，检测成本

低、自动化潜力高，能够实现对饮用水中细菌、病毒

和原生动物等的实时监测［6］。Lautenschlager等［7］分
别采用 HPC 和 FCM 计数两种方法表征饮用水中微

生物的丰度，结果表明 FCM 计数的灵敏度远高于

HPC。但对于含有消毒剂的饮用水，由于细胞数量

少、细菌样颗粒干扰大，需对样品进行预处理，而预

处理不仅耗时且具有主观性［8］。Q-PCR 是对待测

样本中特定DNA序列进行定量分析的方法，该技术

已被用于给水管网中细菌、真菌、古菌和特定条件

致病菌的定量分析［9］。Chen 等［10］通过 Q-PCR 技术

研究发现生物膜样品中条件致病菌的丰度显著高

于饮用水样品。

此外，指示微生物活性的常用指标ATP也被用

于评价管网生物稳定性。作为一种富含能量的代

谢化合物，ATP可在所有活细胞中形成［11］。Liu等［3］

通过ATP测量量化荷兰某给水管网饮用水、悬浮固

体、管网沉积物和管壁生物膜中的活性生物量，并

将结果在 1 m 长的水管上进行标准化，研究表明管

网沉积物和管壁生物膜中 ATP 的浓度占总数的

98%。ATP 测量具有检测限低和分析时间短等优

点［11］，但其缺陷也非常明显，由于其只能从整体上

了解微生物的活性，因此可能出现部分病原体数量

增加而ATP浓度保持不变甚至下降的现象。

表征微生物群落组成是阐明给水管网微生物

生态学复杂性的第一步，目前用于该目的的分子生

物学技术主要包括指纹技术和测序技术两类，它们

通过提取样品中的核酸，经聚合酶链式反应

（Polymerase Chain Reaction，PCR）扩增标记基因后

获取微生物的分类学信息。变性梯度凝胶电泳

（Denaturing Gradient Gel Electrophoresis，DGGE）和

末端限制性片段长度多态性（Terminal Restriction 
Fragment Length Polymorphism，T-RFLP）等指纹技

术加深了对给水管网微生物种群遗传多样性的理

解［1］。通过指纹技术可以快速了解不同水样之间微

生物群落组成的差异，进而了解水源水质和消毒策

略等因素对微生物群落的影响。此外，指纹技术还

常被用于饮用水和生物膜中条件致病菌的监测［12］。
Nagymáté等［13］对三个采用不同水处理工艺的给水

管网进行了研究，通过 T-RFLP 技术揭示了不同

管网饮用水微生物群落组成之间的显著差异。与

指纹技术相比，高通量测序技术可对微生物群落组

成进行更为全面和彻底的表征，获得的信息将有助
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于制定反应更迅速和成本效益更高的监测策略。

Santos等［14］利用高通量测序技术捕获了饮用水中细

菌群落在昼夜时间尺度上的显著变化。而近几年，

宏基因组学研究已渗透到各个领域，它可以定义复

杂微生物群落的分类学和基因功能。Douterelo
等［15］通过宏基因组鸟枪法测序技术揭示了管壁生

物膜中微生物对消毒剂和抗生素等外部应激物的

抗性及损伤修复机制。

上述不依赖培养的方法不仅能够对给水管网

不同相中微生物丰度、活性和群落组成的时空变化

进行研究，还具有较高的灵敏度，因此可以更加精确

和切实地反映给水管网的生物稳定性。

综上所述，给水管网生物稳定性评价方法对比

分析如表1所示。

2. 2　影响因素

2. 2. 1　水力条件

给水管网中的水力条件变化频繁，促进了管网

内部微生物生态位的分化，并在饮用水、悬浮固体、

管壁生物膜和管网沉积物四个相的相互作用中起

主导作用。流速的升高会促进饮用水中营养基质

的运输，使管壁生物膜生长速度加快，同时，较高的

剪切力也会促进管壁生物膜的脱落和管网沉积物

的再悬浮，导致水质发生恶化。在雷诺数为 5 000
的条件下，管壁生物膜中超过 90% 的 legionellae（军

团杆菌属）将进入水相。反之，用水量的下降则将

导致管网内较低的流速和较长的水力停留时间，从

而造成饮用水中细菌丰度和群落多样性的升高［16］。
2. 2. 2　管道特征

管材、管径和管龄都会对给水管网的生物稳定

性产生重要影响。一般认为管材对管壁生物膜中

微生物的生长速率、丰度、群落组成和功能特性都

具有显著影响［17］。已有的研究发现，金属管道内微

生物的数量往往高于聚合物管道，这与聚合物材料

表面更加光滑，能够减少微生物的附着有关。但是

金属管道易形成腐蚀产物，从而生成一道有效的物

理防护屏障，使微生物能够抵御由水力条件改变和

消毒剂引起的不利影响［18］。管径对生物稳定性的

影响体现在管径越小则其内表面积与体积之比越

大，从而加快管道材料的浸出、生物膜的形成和消

毒剂的衰减。此外，给水管网含有大量陈旧、老化

的管道，常年的运行使其内部积累了较多的水垢、

生物膜和沉积物，旧管道还会由于破裂风险较高而

使得管网生物稳定性更易受到外部环境的影响［18］。
2. 2. 3　营养基质

管网内微生物繁殖所需的营养基质主要来源

于出厂水，这与常规水处理工艺在营养基质去除方

面的局限性有关，而氯胺消毒过程中氨的添加也被

证明能够促进氨氧化微生物的生长。此外，微生物

还可从管道材料中获得营养基质，如合成高分子材

料和铁管中释放的有机物、氮和磷等［9］。饮用水中

营养基质的种类和浓度共同决定了管网微生物的

生态位［1］。研究较多的微生物生长限制因子是有机

营养基质和磷元素，通过相应的生物稳定性评价指

标，可预测管网中微生物生长的潜力［1］。此外，管网

表1　给水管网生物稳定性评价方法对比分析

Tab.1　Comparative analysis of evaluation methods of biological stability for drinking water distribution system

评价方法

基于生物稳定性评价指标的

预测性评价方法

基于微生物丰度、

活性和群落组成

的直接评价方法

丰度

活性

群落组成

指标/技术

AOC
BDOC
MAP
BFR
HPC
FCM

Q-PCR
ATP

DGGE
T-RFLP

高通量测序

宏基因组学

特征/优点

基于培养的方法，操作简单，成本低，实验条件

易满足，有明确的参考值，可预测给水管网的

生物稳定性，有益于饮用水处理工艺的控制

可对给水管网各个相中微生物的丰度进行直

接评价，切实反映给水管网生物稳定性

检测限低，耗时短，切实反映给水管网生物稳

定性

评价样品间微生物群落组成差异，灵敏度高，

切实反映给水管网生物稳定性，冷冻样品可在

任意时间用于分子生物学实验

缺点

耗时长，灵敏度较低，只能对新鲜

的样本进行分析

HPC 会低估样本中微生物的丰

度，FCM 需对样品进行预处理，没

有明确的参考值

只能从整体上了解微生物的活

性，没有明确的参考值

成本高，实验操作和信息解读难

度大，DNA 提取效率和 PCR 扩增

偏好性影响实验结果准确度

··4
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中的微量元素也与微生物生长密切相关，如饮用水

中铁和铜的浓度将决定管壁生物膜的生长状况［19］。
2. 2. 4　消毒剂

氯化消毒是应用最为广泛的消毒策略之一，消

毒剂加入水中形成的 HClO 能够与细胞壁成分反

应，进入细胞质并降解细胞内的 DNA［20］，进而抑制

管网中微生物的生长。研究发现，悬浮固体、管壁

生物膜和管网沉积物中的微生物往往对消毒剂具

有更高的抗性。消毒剂在饮用水输配过程中能与

有机物反应，产生具有致癌风险的消毒副产物，而

生物膜和管网沉积物亦可加快消毒剂的衰减，进一

步促进消毒副产物的形成［21］。为了保证给水管网

末端的余氯浓度，并减少消毒副产物的产生，不少

水厂选择采用氯胺消毒［20］，但如何避免氯胺消毒过

程中硝化作用的发生是目前面临的主要挑战。

2. 2. 5　抗生素耐药性

近年来，随着抗生素耐药性问题的普遍发生，

抗生素抗性细菌（Antibiotic Resistant Bacteria，ARB）
和抗生素抗性基因（Antibiotic Resistance Genes，
ARGs）在给水管网中的存在、归趋备受关注。其中

管壁生物膜微生物的抗生素耐药性受到格外关注，

这是由于生物膜中的微生物更倾向于通过调节基

因的表达来适应环境的改变，在消毒剂的作用下，

它们会表现出更高的突变率，同时，生物膜中的细

胞浓度更高，可移动基因元件和 ARGs 可以在生物

膜基质中不断积累，这些特点均有利于管壁生物膜

微生物获得 ARGs［22-23］。管壁生物膜的脱落又将影

响给水管网微生物的整体耐药性［24］。
2. 3　控制策略

根据已有的对给水管网生物稳定性影响因素

的研究，提出了如图 1所示的控制策略来保障输配

水过程中的生物稳定性。

及时维修与更换旧管道
管道特征（管

材、管径、管龄）

消毒剂（种类、浓
度、比例）

调节饮用水
处理工艺

管壁生物膜

悬浮固体

饮用水

松散沉积物

相
互
作
用

给水管网中
的四个相耐

药
性
的
获
取 抗生素耐药性

促
进
传
播

营养基质（种类、
浓度、比例）

水力条件 自清洁
阈值

合理选择管材和管径

图1　给水管网生物稳定性控制策略

Fig.1　Biological stability control strategy for drinking 
water distribution system

结合管道特征，合理控制管网的液压系统，可

使水流在管网中以合适的速度平稳流动［22］。此外，

研究管道特征与管网微生物的内在联系将有助于

减少管网的干预成本，管材和管径的合理选择以及

老化管道的及时维修与更换，都将有助于保障给水

管网的生物稳定性［20，25］，如禁止使用会释放有机物

的聚合物作为管道材料［24］。
Kirisits等［26］指出，生物过滤和颗粒活性炭过滤

等处理工艺可有效降低饮用水中有机营养基质的

含量，进而作为“播种器”影响下游微生物的群落组

成。结合 AOC、BDOC和 MAP等生物稳定性评价指

标，改变出厂水中营养物质的种类、浓度和比例，从

而达到控制给水管网微生物丰度和群落组成的目

的［19］。Wagner等［27］的研究发现，降低饮用水中铜的

浓度能够抑制生物快滤池中的硝化作用，为有效控

制管网硝化作用的发生提供了思路。消毒剂在给

水管网生物稳定性控制中发挥着至关重要的作用，

但同时也面临着输配水过程中消毒剂衰减的问题，

以及由于消毒剂使用产生的耐氯细菌、抗生素抗性

细菌问题［11，28］。面对消毒剂产生的种种负面效应，

荷兰供水行业在不添加消毒剂的情况下有效保障

了给水管网的生物稳定性。Zlatanovic 等［29］揭示了

“荷兰秘密”，即选择最佳的饮用水水源，采用最有

效和最先进的水处理技术，降低出厂水中营养基质

的浓度，采用生物稳定的管道材料以减少微生物的

定殖，通过保持较低的漏损率以及避免负压的产生

来减少外来污染物对给水管网的影响，并加强给水

管网的优化、维护以及对饮用水水质的监测。

3 给水管网生物稳定性研究面临的挑战给水管网生物稳定性研究面临的挑战

3. 1　代表性环境样品的获取

代表性环境样品的获取是决定实验结果准确

性和有效性的关键因素，对管网“黑箱”的研究亟需

在样品采集上统一标准，避免对给水管网随机样品

中微生物生态位的错误解读，并为制定合理的生物

稳定性控制策略提供保障。

3. 1. 1　实际管网取样

大多数管网生物膜取样都是在管道维修、更换

过程中进行的，然而在挖掘和切割管道的过程中往

往容易造成生物膜污染［12］。获取管道后，收集管壁

生物膜的方法主要分为超声波处理和擦拭管壁两

种，对切割下来的水管进行超声波处理可较完整地
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获取管道内壁的生物膜，但该方法只适用于管径较

小的管道，对于管径较大的管道往往通过擦拭管壁

来获取生物膜［30］。对于擦拭方法，如果生物膜没有

均匀地分布在水管表面，那么擦拭位置和面积的不

同则可能会产生相当大的偏差。Liu等［30］研究了实

际管网管壁生物膜微生物群落的径向空间分布，发

现微生物群落丰度从管道顶部到底部逐渐升高。

目前还无法排除氯化给水管网管壁生物膜在短程

上具有空间异质性的可能［31］，若这一假设成立，那

将为代表性环境样品的获取、给水管网各个相中微

生物群落的对比以及生物膜的监测、管理带来巨大

挑战。

3. 1. 2　生物膜培养反应器取样

由于给水管网属于相对封闭的系统，从实际管

网中收集生物膜样本存在一定的局限性。为此，科

研人员已开发出各种生物膜培养反应器，如 BAR
（Biofilm Annular Reactor）反应器、CDC（Centers for 
Disease Control）反应器等，以期获取具有代表性的

环境样品［32］。这些反应器可安装于实验室，具有取

样方便、操作简单和占地面积小等优点，然而，反应

器内的水力条件与实际管道存在一定差异，这将人

为改变生物膜的形成方式。此外，Aggarwal 等［32］的
研究发现，不同时间节点放置在同一反应器内的取

样片生成了相似的生物膜，一种假设是，材料表面

被特异性生物膜覆盖后，长时间的共存会导致反应

器内不同位置的生物膜相互影响，新取样片的表面

会逐渐被附近的生物膜群落覆盖［33］。若假设成立，

通过重复取样获得的生物膜样品可能并不具备代

表性，需要进一步考虑是否能将不同材质的取样片

放置在同一反应器内，并研究管材对生物膜的影

响，以及反应器中非实验材料表面形成的生物膜是

否会影响实验结果的可靠性。

各种反应器之间的差异可能导致实验生成不

易比较、不可复制的结果。此外，不同研究中反应

器的运行时间从几天到几年不等［32］，形成的生物膜

是否能够代表实际管网管壁生物膜尚存疑问。如

Aggarwal 等［32］将 CDC 反应器中形成的生物膜与向

反应器供水的给水管网管壁生物膜进行了比较，发

现两者具有显著差异。

3. 2　利用分子生物学技术获取有用信息

尽管当前分子生物学技术可以直接对给水管

网各个相中的微生物群落进行表征，但如何有效挖

掘大量数据背后的生物学意义，并使其为给水管网

生物稳定性控制策略的制定服务仍是科研工作者

所面临的挑战。目前还不清楚微生物丰度的增加

或群落组成的改变是否一定意味着生物稳定性的

下降，这其中可能存在一个可接受的变化范围和程

度［1］。缺乏合理的指标与明确的指导值来描述和量

化给水管网微生物丰度和群落组成的变化，且提出

相应指标或指导值后，对于不同给水管网的适用性

还需要进一步的验证。

近年来高通量测序技术被广泛用于微生物生

态学研究，为全面解析管网微生物群落组成提供了

可能，但该技术的分类学分辨率只能达到属水平，

无法准确识别环境样本中的病原体，且不能提供微

生物的功能信息［8］。此外，该技术无法对活性微生

物、非活性微生物和细胞外的 DNA 进行有效

区分［19］。
核心微生物群通常被定义为来自相似生境的

微生物群落之间共享成员的集合。给水管网核心

微生物群的确定有助于揭示与致病菌生长、硝化作

用发生和抗生素耐药性传播等关键过程密切相关

的微生物种类，以更好地理解微生物群在给水管网

生态系统中的功能。然而，目前的挑战在于如何利

用分子生物学技术为给水管网定义一个属或种水

平的核心微生物群［8］，并确定不同给水管网是否存

在分类学意义上通用的核心微生物群。

4 结语结语

给水管网生物稳定性的研究依赖于学科交叉

的理念和先进技术的支撑。利用不同的生物稳定

性评价方法可以获得给水管网微生物生态学的相

关信息，深入理解各种因素对管网各个相中微生物

的影响有助于制定更有效的生物稳定性控制策略。

在这个过程中，应充分考虑如何获取具有代表性的

环境样品以及如何利用分子生物学技术获取有用

信息。

4. 1　不依赖培养的方法将取代传统培养方法

过去，生物稳定性评价指标均通过培养的方法

来测定，虽然操作简单且成本低，但微生物培养耗

时长，灵敏度较低。随着技术的进步，它们将逐渐

被不依赖培养的方法所取代。此外，FCM技术、ATP
测量和分子生物学技术能够直接评价给水管网的

生物稳定性，未来应考虑如何降低这些技术的成本
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以及实验操作和数据处理的难度，建立系统、可比

较的取样和分析方法，实现对各个给水管网生物稳

定性的快速、实时监测，并确立新的指标与明确的

指导值，以识别生物稳定性的异常变化。没有一种

方法能够提供关于管网微生物的所有信息，考虑到

各评价方法自身的局限性，未来的研究应结合预测

性评价方法和直接评价方法，对给水管网生物稳定

性及其时空变化进行更广泛和更深入的预测和

评价。

4. 2　研究方法和内容的创新

过去对给水管网微生物群的研究主要是通过

整合 16S rRNA 基因扩增子分析和环境元数据来调

查“谁在那？在什么条件下？”。未来，基于宏基因

组学、转录组学和蛋白质组学等的研究方法将会得

到广泛应用。宏基因组学能够得到菌株水平的物

种注释信息，并能将微生物群落多样性及其功能联

系起来。转录组学是基于对微生物群落中的mRNA
进行测序，以识别活跃表达的基因或通路。蛋白质

组学是基于蛋白质表达来评估特定时间生态系统

中微生物的活性，揭示不同环境中活跃代谢过程的

有力工具。这些技术将解答“谁在做什么？不同微

生物（如细菌、古菌、真菌、病毒和原生动物等）之间

以及它们与环境之间的相互关系是什么？”等问题，

使给水管网生物稳定性的研究从描述向理解转变。

为便于实验装置在实际管网中的应用，供水行

业应尽可能地公开管道数据，且对于新建的城区，

在管网的规划和设计上应有利于实验装置或其他

新科技产品的原位应用，使管网原位采样和在线监

测得以实现。同时，应继续强调对给水管网四个相

的综合理解，揭示悬浮固体和管网沉积物对给水管

网微生物生态学的贡献。未来，研究人员还应重点

探索给水管网中 ARGs 的种内和种间的转移途径，

了解饮用水消毒与ARB之间的关系，追踪能引起感

染性疾病或在人体内定居的 ARGs 宿主细菌，并进

行科学、有效的抗生素耐药性风险评估。此外，还

应重视一些新型污染物对给水管网生物稳定性的

影响，如微塑料能够为微生物提供附着表面或作为

病原体传播的媒介。

4. 3　建立统一的取样和分析标准

对于实际管网生物膜采样，有必要对管壁生物

膜的径向空间分布进行更加广泛的调查，并详细描

述擦拭位置和面积等采样细节。同时对多根管道

进行研究时，应对同一管道径向不同部位的生物膜

以及不同管道相同部位的生物膜进行比较。若没

有考虑清楚应该在何处、何时取样，以及如何避免

样品在收集、运输和储存过程中被污染等问题，做

出采样决定时将被迫“盲目行事”。对于实验装置

研究，需要考虑应该用何种方式证明反应器中的生

物膜与实际管网管壁生物膜具有相同的生长模式。

在今后分子生物学技术的运用过程中，应降低DNA
提取效率、胞外和死亡细胞 DNA、测序和数据分析

过程中的偏差等对实验结论的负面影响。相信随

着该领域研究的不断推进，在不久的将来会开发出

相应的分析标准。

4. 4　系统理解、预测和管理给水管网微生物群

从目前来看，彻底清除给水管网中的微生物是

不切实际的，因为只要给水管网开始运行，微生物

就会在管道表面附着，且随着时间的推移，微生物

群落将不断进化并适应新的环境。因此，未来的研

究重点在于如何理解、预测和管理给水管网微生物

群，其前提是开发合理的模型，推断管网各个相中

微生物群落的组成、功能、行为和影响。不依赖培

养的技术对给水管网微生物的监测将有助于建立

一个丰富的数据库，通过对大量数据的综合分析，

确定给水管网不同相中的核心微生物群和微生物

群落变化的可接受范围，进而定义一个“生物稳定”

的给水管网微生物群。有效预测“生物不稳定”事

件的发生，并利用影响因素研究所获取的相关知

识，控制处理工艺、消毒策略和管网环境等，人为塑

造给水管网微生物群，最终将那些对管道或消费者

有害的微生物排除在管网之外，实现对给水管网生

物稳定性的可持续管理。
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