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摘 要： 选取 3条典型的腐蚀排水管道作为研究对象，通过对腐蚀区域的生物膜和污水进行

采样，研究了排水管道系统微生物群落的分布特征和环境因素对生物多样性的影响，并通过

16S rRNA分析了微生物群落的空间分布。研究结果表明，在 3条排水管道中微生物群落分布具有

一定的相似性，在门水平上，变形菌门（38.2%）、放线菌门（37.2%）在管道顶部腐蚀区域占据优势，而

管底区域绿弯菌门（31.6%）、广古菌门（19.5%）占据优势；在属水平上，分枝杆菌（33.1%）在管道顶部

腐蚀区域丰度最高，而甲烷丝菌（18.1%）在管底区域丰度最高。在典型相关分析中发现，pH为微生

物群落的重要影响因素。不同的功能菌对管道的腐蚀影响强度不同，在各功能菌影响权重的计算

中发现，管顶硫氧化细菌及管底硝酸盐还原菌占据较高的权重，分别为 0.30和 0.22。在管道微生物

腐蚀评估中发现，管道开始段面临的微生物腐蚀风险较高。
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Abstract： Three typical sewer pipes were selected to study the influence of microbial community

on the corrosion drainage pipeline. The distribution characteristics of microbial community and the impact
of environmental factors on biological diversity were studied by sampling the biofilm and sewage in pipes.
The structure of microbial community in spatial distribution was analyzed by 16S rRNA gene amplicon
sequencing (Illumina). The distribution of microbial communities in different pipes had a certain
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similarity. In the phylum level, Proteobacteria (38.2%) and Actinobacteria (37.2%) dominated at the upper
part of the pipes as well as Chloroflexi (31.6%) and Euryarchaeota (19.5%) dominated at the bottom part
of the pipes. In the genus level, Mycobacterium (33.1%) at the upper part and Methanothrix (18.1%) at the
bottom part had the highest abundance. Canonical correspondence analysis found that pH was the
important factor affecting the microbial community. Different functional bacteria have different effects on
pipeline corrosion. In the calculation of the weight of functional bacteria, sulfur‑oxidizing bacteria at the
upper part and nitrate‑reducing bacteria at the bottom part had higher weights, which were 0.30 and 0.22,
respectively. It was found by the microbial corrosion assessment that the risk of microbial concrete
corrosion of pipe beginning part was higher.

Key words： sewer pipes; microbial community; corrosion; environmental factors; weight

城市排水管道的建设，实现了城市污水高效、

安全、经济的收集和输送。目前，我国的排水管道

以混凝土材质为主，气态硫化氢氧化产生的生物硫

酸是造成混凝土腐蚀的主要因素［1-3］。研究显示，微

生物引起的混凝土腐蚀可以将 50～100年的管道寿

命减少为 10年［4］。管道内基质浓度高，且长距离的

污水运输会营造厌氧-好氧交替的内部环境，同时

使得水力停留时间变长，促进管道内生物代谢及有

机物的分解，造成管道腐蚀、污水泄漏等严重问

题［5］。因此，有必要开展排水系统微生物群落研究。

目前，主要针对污水厂的微生物群落结构［6-7］以
及与硫代谢相关的功能细菌［8］进行研究，并且多为

实验室规模反应器模拟［9-11］或原位放置试块采集样

本［12］，针对城市区域给排水管道的微生物群落研究

较少。由于实际污水管道复杂多变的水力条件导

致复杂的生化反应，而一些实地研究主要集中在我

国南方城市［13-14］，针对中原地区的管网微生物研究

较少。同时，以往针对排水管道的腐蚀风险评估通

常未考虑微生物因素［15-16］。为此，选取了郑州市 3
条排水管道开展研究，采集实际排水管道内不同位

置的微生物样品，探究管道内部不同空间的微生物

群落分布；同时监测管道内部各环境因素条件，揭

示影响微生物群落分布的关键环境因子；针对复杂

的微生物群落结构，通过权重计算，找出管道腐蚀

的主要功能微生物类别，并对排水管道的腐蚀风险

进行评估。

1 材料与方法材料与方法

1. 1 研究地点和样本采集

选取位于河南省郑州市的 3段代表性道路排水

管道为样本点，于 2020年 8月进行采样，按照使用

年限由长至短分别命名为A、B、C，每条道路选择 3
个检查井（道路的起点、中间和终点）。对于每个检

查井，采集污水水样，并在管顶（UP）、侧壁（MP）和

管底（BP）采取污泥样进行分析。使用管道潜望镜

拍摄管道腐蚀情况。

1. 2 环境参数的监测

使用气体检测仪（BH-4A）检测H2S浓度。通过

水质分析仪（WTW Multi 3630 IDS）测试污水温度

（T）、pH、氧化还原电位（ORP）、电导率（Cond）和溶

解氧（DO）。采用重铬酸钾法测定 COD浓度、水杨

酸分光光度法测定NH3-N浓度、过硫酸钾氧化紫外

分光光度法测定 TN浓度、钼锑抗分光光度法测定

TP浓度、离子色谱法（ICS-900，4 mm×250 mm柱，

DIONEX）测定SO42-浓度。

1. 3 DNA提取、PCR扩增和测序分析

使用Mag-Bind Soil DNA试剂盒从生物样品中

提取DNA。使用341F（CCTACGGGNGGCWGCAG）和
805F（GACTACHVGGGTATTCTAATCC）对 16S rRNA
基因的V3-V4区进行扩增。PCR程序［17］在 200 μL
无菌 PCR管中通过两轮扩增进行。Illumina HiSeq
测序（HiSeq 2500，Illumina）由中国生工生物技术

（上海）有限公司进行测定，基于RDP 16S数据库进

行序列分析。

2 结果与分析结果与分析

2. 1 样本水质情况

样本点的水质情况如表 1所示。由表 1可知，

管段内水体DO为 0. 16～1. 20 mg/L，管段 A和 C水

体DO浓度低于管段B，推测新鲜污水流至主干管内

需要较长时间，导致水体DO浓度有所降低。污水

pH为 7. 50～8. 39，基本呈弱碱性。COD、TN和 TP
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浓度较高，表明污水具有较高的营养水平。污水中

的硫酸根浓度处于 29. 47～38. 41 mg/L之间，污水

中可能存在活跃的硫循环代谢，导致管道腐蚀及恶

臭问题，危害管网安全运行。

利用管道潜望镜观察管道腐蚀情况，发现不同

使用寿命的管道都有严重的腐蚀现象，典型位点管

道腐蚀见图 1。根据《城镇排水管道检测与评估技

术规程》（CJJ 181—2012），计算各个采样点的修复

指数（见表 2）。修复指数越大，意味着管道需要更

加急迫的修复措施。

2. 2 管道内不同空间位置的微生物群落分布

从 9个检查井采集的 27个样品，根据OTU代表

序列观察到 42个门和 803个属。由于污水水位的

变化，管道侧壁处于“潮汐”区，管道侧壁的样品与

管顶或管底样品接近，因此重点分析管顶与管底的

微生物群落分布。

在 门 水 平 上 ，Proteobacteria（变 形 菌 门）和

Actinobacteria（放线菌门）在管顶微生物中占据优

势，平均丰度分别为 38. 2%和 37. 2%。Chloroflexi
（绿弯菌门）和Euryarchaeota（广古菌门）在管底微生

物中含量较高，平均占比分别为 31. 6%和 19. 5%。

其中，在管道顶部，Proteobacteria在 A3、B1及 C1样
本中相对丰度均达到 60%以上，Actinobacteria在C2
样本中的相对丰度接近 90%，在 B3、A2中均达到

60%以上，说明变形菌门和放线菌门在管顶具有较

强 的 生 存 能 力 。 Proteobacteria 包 含 顶 部 SOB
（sulfur‑oxidizing bacteria，硫氧化细菌）、Acidiphilium
（嗜酸菌）、Acidithiobacillus（嗜酸硫杆菌）等，SOB及

嗜酸菌的增多意味着管道顶部 pH较低，腐蚀风险

较大。属水平上，管顶丰度最高的为Mycobacterium
（分枝杆菌），平均相对丰度达 33. 1%。该菌耐酸，

属于 Actinobacteria，能够氧化硫化物，同时能够通过

清除抑制 SOB的有机化合物［18］，加剧微生物对管道

的腐蚀。

在管道底部，各个样本中 Chloroflexi含量为

22. 5%～39. 4%，说明Chloroflexi在不同管道内的生

存能力相似。Chloroflexi中最丰富的属是 Longilinea
（长绳菌属），是一种专性厌氧菌，能够发酵碳水化

合物并产生挥发性脂肪酸。Chloroflexi丰度较高说

明管道有机物的迁移转化极易实现。管段 B中

Euryarchaeota丰度为20. 7%～35. 1%，高于其他管段。

Euryarchaeota通常包含与产甲烷相关的微生物，其

中管底丰度最高（18. 1%）的是Methanothrix（甲烷丝

菌），说明管段B中有甲烷积累的风险。这些厌氧菌

的存在说明管道底部具有良好的厌氧环境，能够为

SRB（sulfate‑reducing bacteria，硫酸盐还原菌）提供

良好的H2S生成环境。

图 2为管顶及管底丰度前 5名的属（除未分类

表1 样本点的水质情况

Tab.1 Sewage characteristic of samples

样本点

A1
A2
A3
B1
B2
B3
C1
C2
C3

pH
7.94
7.71
7.98
8.39
7.60
7.82
7.54
7.57
7.50

T/℃
27.6
27.1
27.3
26.8
27.2
25.3
27.4
26.8
27.2

ORP/mV
-269.2
-272.5
-241.9
-286.5
-214.1
-216.2
-265.6
-262.5
-246.4

Cond/
(μS·cm-1)
1 168
1 145
1 083
1 181
1 146
967
1 009
991
962

DO/
(mg·L-1)
0.42
0.16
0.31
0.46
0.68
1.20
0.23
0.23
0.16

COD/
(mg·L-1)
1 300
1 910
2 400
540
500
400
284
200
700

NH3-N/
(mg·L-1)
68
99
53
68
52
45
45
36
51

TN/
(mg·L-1)
192
243
160
186
199
109
158
149
179

TP/
(mg·L-1)
37
16
42
38
59
65
35
43
23

SO42-/
(mg·L-1)
29.47
38.41
37.41
32.78
35.16
35.44
31.91
34.22
31.08

a. A2 b. B1 c. C1

HONGQILUDN 800W2- 00.706 M
BOSONGLUDN 500W1- 03.199 M

JINGBALUW1DN 600- 04.501 M

图1 部分排水管道的潜望镜检测结果

Fig.1 Quick video for partial drainage pipelines

表2 样本点的修复指数

Tab.2 Rehabilitation index of samples

样本点

修复指数

A1
5.0

A2
9.5

A3
9.5

B1
5.0

B2
5.0

B3
9.5

C1
5.0

C2
5.0

C3
5.0

··48



袁艺鸣，等：排水管道微生物群落对管道腐蚀的影响 第 38卷 第 8期www. cnww1985. com

细菌及其他细菌外）。管底微生物群落以厌氧菌为

主，属间种类相似可能是由于管底沉积物具有稳定

性，其中微生物代谢主要是硫酸盐还原、产甲烷和

发酵。好氧细菌主要分布在管顶，如 Acidiphilium
（嗜酸菌）、Acidithiobacillus（嗜酸硫杆菌）、Thiomonas
（硫单胞菌），且在A、B、C管顶微生物群落中的平均

丰度分别为 31. 0%、9. 5%和 9. 0%。由此可以推测，

排水管道前期的菌落结构会发生变化，后期菌落结

构基本稳定。

利用FAPROTAX预测生物膜的功能，与腐蚀相

关的功能菌为 SRB、NRB（Nitrate‑reducing bacteria，
硝酸盐还原菌）、FB（Fermentation bacteria，发酵菌）、

MA（Methanogenic archaea，产甲烷古菌）、NB（Nitrifying
bacteria，硝化菌）和 SOB［19］。这些功能菌在A、B、C
路段的平均比例分别为 14. 7%、20. 4%和 18. 2%。

管顶功能菌平均比例为5. 3%，侧壁为3. 4%，管底为

8. 9%。分析表明，MA、SRB及 SOB在所有菌属中占

据较大比例。管底 MA 的含量平均为 7. 2%～

34. 0%，管段B中MA的丰度较高，B1、B2及B3管底

的MA占比分别为 22. 0%、34. 0%及 20. 0%，MA的

大量存在意味着管道内部存在甲烷气体积累的风

险。在所有样本中，SRB的丰度占 1. 3%～9. 2%，

SRB的代谢会产生H2S，为顶部 SOB提供H2S底物。

管底 SRB与MA会形成竞争关系，二者都可以利用

硫氧化物为电子受体竞争有机底物。污水水质监

测发现样本 COD/SO42->6. 08，此时MA会在竞争中

占据优势［20］，导致管道内MA的数量大于 SRB。管

底FB相对丰度为 2. 0%～5. 9%，能够将大分子有机

物转化为小分子物质，为微生物的代谢提供底物。

管顶的 SOB及NB会代谢生成硫酸和硝酸，加剧混

凝土管道的腐蚀。

2. 3 环境因子与微生物群落的相关性分析

采用典型相关分析（CCA）表征与微生物群落特

征相关的环境参数，结果见图3。

CCA分析发现在OTU水平上环境因子解释率

为 33. 4%，其中 pH（6%，p<0. 1）是影响微生物群落

分布的主要环境因素。水体 pH是影响微生物群落

的重要指标，申屠华斌等［13］研究发现，pH与管道内

Flavobacteriia（黄杆菌纲）及 Acidobacteria（酸杆菌

门）呈显著正相关，与 Betaproteobacteria（β-变形菌

纲）及 Actinobacteria（放线菌纲）呈显著负相关。通

常，SRB和MA生存的适宜 pH为 7. 0～7. 5，但 SRB
可以在酸性环境（pH<6. 0）下生存，而MA却在酸性

环境下失活。管底 SRB的代谢活动不断产生硫化

物，降低水体 pH，抑制甲烷的产生，因此，通过控制

水体pH能够有效缓解甲烷气体的积累。

道路A
a.管顶微生物群落

道路B 道路C

60
50
40
30
20
10
0

相
对

丰
度
/%

Acidithiobacillus
Mycobacterium
Acidiphilium
Metallibacterium
Povalibacter

Methanomassiliicoccus
Rhodanobacter
Leptospirillum
Saccharibacteria genera incertae sedis
Thiomonas

道路A
b.管底微生物群落

道路B 道路C

30
25
20
15
10
5
0

相
对

丰
度
/%

Methanothrix
Longilinea
Lactivibrio
OmatilineaBRC1_genera_incertae_sedis
Methanobacterium
Desulfobulbus
Mycobacterium

图2 属水平前5名微生物群落的组成

Fig.2 Top five bacteria at genera‑level in sewer biofilms

-0.6 -0.2 1.0

0.8
0.6
0.4
0.2
0

-0.2
-0.4
-0.6

CC
A2（

21.
27%

）

-0.4 0 0.2 0.4 0.6 0.8
CCA1（31.73%）

MP-B3BP-B3UP-B3BP-B2
UP-B2

MP-B2UP-A2BP-A2MP-A2

MP-A1 BP-A1
UP-A1

UP-C1MP-C1
BP-C1

BP-A3 UP-A3
MP-A3

BP-B1UP-B1
MP-B1

UP-C3BP-C3UP-C2
MP-C2 BP-C2

MP-C3

SO42- DO

TP
TN CODORP

pH

T

图3 环境因素与微生物群落的CCA
Fig.3 CCA of the relationship between environmental

parameters and microbial community
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2. 4 微生物对混凝土腐蚀的评价

基于 FAPROTAX预测微生物功能细菌的相对

丰度，对各个功能菌进行无量纲化处理，并采用熵

权法对其在微生物腐蚀中所占权重进行分析，结果

见表 3。由表 3可知，管底微生物的功能细菌所占权

重较高，达到 0. 52，说明在由微生物造成的管道腐

蚀中，应当更加关注管底的微生物群落。在不同种

类的功能细菌中，管顶的 SOB及管底的NRB占据较

高的权重。SOB能够产生硫酸直接腐蚀管道，对管

道腐蚀具有重要的影响。管道内部具有活跃的氮

循环，管道底部的NRB是一种兼性厌氧细菌，顶部

的NB属于好氧细菌，好氧硝化反应同样可以降低

pH，造成管道的腐蚀。

基于各种功能细菌在腐蚀中的比例，将管道内

部不同空间位置处功能细菌的权重与相应功能细

菌的相对丰度相乘，得出不同样本点的功能菌加权

得分，用于评价管道受微生物腐蚀的风险，数值越

大说明管道受微生物腐蚀的风险越大。对于各个

管道的微生物腐蚀情况进行了评估，结果见图4。

由图 4可知，C3样本中的微生物腐蚀最严重，

SOB及 NRB丰度并未显著高于其他样本，但管顶

Mycobacterium丰度显著高于其他样本，这也证实了

Mycobacterium能够促进硫酸盐氧化，加剧管道的腐

蚀。A1、B1及C1的得分较高，推测管道开始段面临

较高的微生物腐蚀风险，而中段及后段面临的微生

物腐蚀风险较低。由于微生物群落相对稳定，在长

时间的运行后，由微生物造成的腐蚀并未发现随使

用年限的增长而明显增加的趋势。

3 结论结论

在排水管道空间分布上，管顶 Proteobacteria和
Actinobacteria，管底 Chloroflexi和 Euryarchaeota在微

生物群落中占优势。在属水平上，管顶Mycobacterium
和管底Methanothrix的丰度较高。在各种污水水质

指标中，pH为微生物群落的重要影响因素。采用熵

权法计算功能菌在微生物腐蚀中的权重，发现管底

微生物的功能细菌所占权重高于管顶，SOB和NRB
在各功能菌中所占权重较高，分别为 0. 30和 0. 22。
管道C3、A1及C1的微生物腐蚀风险较高，推测管道

初始段面临更高的微生物腐蚀风险。
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