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户内供水管道特殊水力工况对微生物生长的影响
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摘　 要: 户内供水管道存在长时间滞留和间歇性用水的特殊工况,为此,以 HZ 市某小区内 1 100 户的时用水量数据为背景条

件,搭建户内非循环管道模拟平台,设置高变化流量(HIG)、中等变化流量(MED)、低变化流量(LOW)、恒定流量(SS)和滞留

168 h(RET)5 种水力工况,探究户内供水管道特殊水力工况对管道微生物群落结构和条件致病菌的影响。 运行 3 个月后收集

33 组生物膜样品和水样,开展实时荧光定量( real time qPCR)和 16S rRNA 基因测序分析,对样本中铜绿假单胞菌的绝对丰度

进行定量并分析微生物群落结构组成和多样性。 结果表明:RET 水样细菌总数最大,且生物膜中活菌比例最高;间歇式用水

工况下水样中含条件致病菌的菌属数量和丰度更高;HIG 生物膜中细菌总数最大且含条件致病菌的菌属相对丰度最高为

78. 38% ,HIG 生物膜中铜绿假单胞菌拷贝数为 4 798. 81 / cm2,是 RET 生物膜的 7. 59 倍。 RDA 结果显示,浊度和 pH 分别是假

单胞菌属和铜绿假单胞菌的主要环境影响因素。
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Effects of special hydraulic regimes of premise plumbing on the
growth of microorganisms
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Abstract: Premise plumbing have special working conditions such as long-term detention of hydraulic regimes and
intermittent water use. In this study, based on the hourly water consumption data of 1 100 households in a
residential area of HZ City, an indoor non-circulating pipeline simulation platform was built, and five hydraulic
regimes were set up: high varied flow (HIG), medium varied flow (MED), low varied flow (LOW), steady state
(SS) and 168 h retention (RET), to explore the influence of special hydraulic conditions of premise plumbing on
the microbial communities and opportunistic pathogens. After three months of operation, 33 sets of biofilm and
water samples were collected, and real time qPCR and 16S rRNA gene sequencing analysis were performed. In
addition, the absolute abundance of Pseudomonas aeruginosa in the samples was quantified. The microbial
community and diversity were analyzed. The results showed that the total number of RET water-like bacteria was the
largest, and the proportion of viable bacteria in the biofilm was the highest. Conditionally pathogenic bacteria in the
water samples has higher number and abundance under intermittent hydro-working conditions. The total number of
bacteria in HIG biofilms and the highest relative abundance of conditionally pathogenic bacteria was 78. 38% . The
quantitative results of Pseudomonas aeruginosa were 4 798. 81 / cm2, which was 7. 59 times that of RET biofilms.
The RDA results showed that turbidity and pH were the main environmental factors for Pseudomonas and
Pseudomonas aeruginosa respectively.
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　 　 户内供水管道是配水管道系统的一部分[1 - 3]。
由于直接面对用户,户内管道内的水力工况较城市

管网更为复杂。 小区住户的人口结构、用水习惯以

及户内各种用水设施(如卫浴设施等)的差异都会

综合反映在用户的不同用水模式上,对户内管网水

质及生物膜的形成造成影响。 Douterelo 等[4] 设计

了循环反应器探究 3 种水力工况下建筑物内管道水

及生物膜微生物群落结构的差异,发现不同的流量



变化会导致管道内微生物群落结构的巨大差异。
Liu 等[5] 检测了高使用频率和低使用频率龙头的出

水,发现军团菌与铜绿假单胞菌在使用频率较低的

龙头出水中检出率较高。 Lautenschlager 等[6] 在一

夜滞留和冲洗水龙头之后,从 10 个独立的家庭中抽

取水,发现微生物浓度在滞留后的所有水样中增加

了 2. 3 倍、ATP 浓度增加了 2 ~ 18 倍、异养平板计数

(heterotrophic plate count,以下简称“HPC”)增加了

4 ~ 58 倍。
近年来,条件致病菌(opportunistic pathogens,以

下简称“OPs”)由于其耐热、抗消毒剂、多重抗药性

等特点成为饮用水相关介水传播疾病暴发的重要病

原之一。 铜绿假单胞菌对抗生素具有抗性,会引发

军团病、庞蒂亚克热等疾病,加重感染患者的死亡风

险[7]。 铜绿假单胞菌在户内管道水和生物膜中广

泛存在。 在中国成都的一项调查中发现,生活饮用

水存在铜绿假单胞菌污染,且二次系统中铜绿假单

胞菌检出率显著高于管网水[8]。 在中国南部的一

项研究中检出点龙头水的铜绿假单胞菌拷贝数达

11 / mL。 铜绿假单胞菌的生长与许多因素相关,如
管材[9]、消毒剂[10]、水龙头[11]、水力工况[12],其中,
水力工况被认为是影响生物膜中致病菌生长的重要

因素。 文献[13]建立了一个包括湍流、层流和滞留

3 种水力模型的管道系统模型,发现与层流相比,湍
流管中生物膜含有较高的军团菌数,而滞留状态下

管道生物膜中军团菌的数量最低。 Wang 等[14]用管

道模拟系统研究了消毒剂、水力停留时间和管材对

军团菌、分支杆菌、铜绿假单胞菌和两种阿米巴虫生

长的影响。 发现水力停留时间的增加会增加 OPs
和两虫的数量。 由于户内管道的隐蔽性,很难对其

生物膜进行批量采样,以往研究通常采用反应器或

循环 /半循环模拟系统[4,15],但是模拟条件无法准确

还原在现实环境中运行的实际户内管道细菌的群落

特征[16]。 并且,目前尚未有围绕户内管道典型水力

工况对铜绿假单胞菌生长影响的研究。
以 HZ 市某小区已安装远传户表的 1 100 户用

户 2020 全年时用水量数据为背景条件,平行设置高

变化流量(HIG)、中等变化流量(MED)、低变化流

量(LOW)、恒定流量(SS)和滞留 168 h(RET)5 种

户内管道典型水力工况,运行 3 个月后收集 33 组生

物膜样品和水样,开展实时荧光定量 ( real time
qPCR,以下简称“qPCR”)和 16S rRNA 基因测序分

析,对比不同水力工况对水样和膜样中微生物生长

的影响。 为户内供水管道典型水力工况对管道微生

物群落结构及 OPs 生长的影响提供依据。

1　 实　 验

1. 1　 户内供水管道模拟平台搭建

选择中国东部某城市 HZ 一住宅小区内已安装

远传户表的 1 100 户用户为研究对象,收集用户表

2020 全年的用水量数据,其中,1—9 月为半小时用

水量数据,10—12 月为时用水量数据。 同时收集该

小区室内给水系统设计资料,关注监测点管径和管

材。 调查结果显示,小区户内管道多采用 PPR 管,
管径以 DN25 (1 寸管)为主。 PPR 管具有耐高温高

压、耐腐蚀、使用寿命长、免维护等特点[17 - 18]。 在工

况设计上,先将用户用水量数据进行预处理,而后聚

类得到各个季度的 3 种典型用水模式[19]。 由于实

验安排在 1—3 月进行,选择春季的高变化流量

(HIG)、中等变化流量(MED)、低变化流量(LOW)3
种水力工况作为户内管道模拟平台运行的工况(见
图 1)。 工况每日重复运行,持续 3 个月。

图 1　 户内管道模拟平台运行工况

Fig. 1　 Hydraulic condition of premise plumbing

如图 2 所示,模拟平台搭建于 HZ 市某高校的

实验大厅内,该平台内布置 5 组并联管线,每组主体

实验管线均由 15 段长 0. 2 m 的管段串联而成,管径

为 DN25,管材为 PPR 管。 流量变化通过电动小流

量调节阀进行调节,由 PLC 系统远程控制阀门开度

以实现流量连续变化,模拟户内管道典型水力工况。
同时,平台还设置滞留 168 h 工况[20–22] (RET)和恒

定流量工况 Q = 0. 003 4 t / h(SS)与户内管道 3 种典

型的水力工况进行对比分析。 滞留工况的两个间隔

时间之间打开管线末端水龙头,新鲜水以 3. 8 L / min
持续通过系统 28 s,以模拟最不利龙头使用频率工

况[23]。 所有工况运行周期为 3 个月。 模拟平台与

实际管网相连,进水由实际户内管道接入,非循环流

动,出水通过水槽直接排走。
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在平台投入使用之前,用有效氯质量分数 5%
的次氯酸钠溶液稀释 100 倍后对装置进行消毒,以
保证 PPR 管内壁的无菌状态。

图 2　 户内管道模拟平台

Fig. 2　 Simulation platform of premise plumbing

1. 2　 培养过程水质指标检测

实验过程中用水质分析仪每周测定水样中溶解

氧、电导率、温度、浊度、pH、余氯。 水中总有机碳

(total organic carbon,TOC)的测定采用燃烧氧化 -
非分散红外吸收法,使用岛津 5000TOC 仪进行操

作。 可培养微生物细胞数的测定用 R2A 琼脂培养

基对样品微生物悬浊液进行异养菌平板计数[24]。
1. 3　 水样和生物膜现场采集与预处理方法

在采集生物膜样品前,直接从各管线末端小水

龙头和装置进水处重复收集 3 次 2 L 水样。 共收集

了 18 个水样,并通过 0. 22 μm 的 MCE 水系膜过滤。
采集完水样后,关闭平台的进水阀,并缓慢排掉平台

中的水,卸下管段并移至干净场所,用已灭菌的长柄

棉签均匀刷取管道内壁直至管壁内无肉眼可见管

垢,再将棉签头用灭菌剪刀剪下,转移至备好的装有

30 mL 无菌水的离心管中。 共收集 15 个生物膜样

品。 将样品置于低温采样箱中并迅速转移至实验室

4 ℃冰箱中。
为保证实验结果的准确性,在 24 h 内对生物膜

样品进行预处理,预处理步骤按照 Peng 等[25] 制定

的方法进行。
用 FastDNA SPIN kit for Soil(MP Biomedicals,美

国)提取滤膜上微生物的基因组 DNA,具体操作参

照说明书进行。 将提取后的 DNA 定容于 50 μL 无

核酸酶溶液(DNase / Pyrogen-Free solution)中,最后

保存于 - 20 ℃冰箱[26]。
1. 4　 ATP 检测

水样和膜样中的 ATP 使用碧云天增强型 ATP
检测试剂盒(Enhanced ATP Assay Kit)和 M5 全波段

多功能酶标仪(Molecular Devices)进行测定,操作参

照说明书进行。
1. 5　 细菌总数和活菌数测定

细菌总数 ( total cell concentration, 以下简称

“TCC”)和活菌数采用 FACSCaibur 型流式细胞仪

(FCM)(美国 BD)和 Live / Dead Baclight 试剂盒测

定。 具体操作步骤如下:用玻璃珠振荡处理管垢生

物膜,得到微生物菌液;菌液过中速滤纸 (30 ~
50 μm)并用 0. 85%生理盐水适当稀释菌液;稀释后

将样品加入到 Trucount 流式管中,然后用 Live / Dead
Baclight 试剂盒避光染色,15 min 后过流式细胞仪

检测[27]。
1. 6　 实时荧光定量(real time qPCR)

铜绿假单胞菌定量用实时荧光定量 PCR 仪

(7900HT, ABI ) 完 成。 扩 增 引 物 为 oprI-F ( 5′-
GACGTACACGCGAAAGACCT-3′) 和 oprI-R ( 3′-
GCCCAGAGCCATGTTGTACT-5′),扩增产物为 99 bp 的

基因片段[3]。
qPCR 反应体系为 10 μL(见表 1),扩增反应体

系如下:95 ℃预变性 2 min;95 ℃变性 15 s;60 ℃退

火、延伸、信号收集,40 个循环周期,在延伸阶段读

取荧光;60 ~ 95 ℃以每升高 0. 2 ℃读取一次的条件

进行溶解曲线检测[28]。 同时将克隆质粒进行 10 倍

梯度稀释(45 μL 稀释液 + 5 μL 质粒),选择 6 个点

用于制备标准曲线,阴性对照和样品均重复检测

3 次,取平均 C t 值(cycle threshold,荧光信号达域值

时所经循环数)用于分析。
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表 1　 qPCR 反应体系

Tab. 1　 Reaction system of qPCR detection

反应体系成分 2 × SYBR Green pro TaqHS Premix 正向引物(10 μmol·L -1) 反向引物(10 μmol·L -1) ROX DNA 模板(1 mg·L -1) 总体积

体积 / μL 5 0. 4 0. 4 0. 2 4. 0 10. 0

1. 7　 微生物种群多样性分析

将提取的样品 DNA 送往开泰生物公司进行

16S rRNA gene 高通量测序,简要步骤为:第一轮

PCR 扩增—纯化 PCR 产物—第二轮 PCR 扩增—混

库—文库纯化—文库质检—上级测序。
使用 R 语言 vegan 包进行 PCA 分析(principal

component analysis)、PCoA 分析(principal coordinates
analysis),判断组内样本的重复性和组间样本的差

异[29]。 通过 RDA 分析(redundancy analysis)探究样

本、物种、环境三者之间的关系[30]。

2　 结果与讨论

2. 1　 户内管道模拟平台进出水的水质指标

1—3 月实验周期内户内管道模拟平台进水及

各管道出水水质指标见表 2。 对进出水水质进行

PCA 分析(见图 3),发现 HIG 和 MED 出水水质和

进水较为接近。 RET 水样和其他水样有显著差异。

表 2　 模拟平台进出水水质

Tab. 2　 Water quality parameters in simulation platform

工况 水温 / ℃
余氯值 /

(mg·L -1)
pH

溶解氧 /

(mg·L -1)

浊度 /

NTU

电导率 /

(μs·cm -1)

总有机碳 /

(mg·L -1)

ATP /

(nmol·L -1)

lg(HPC /

(CFU·mL -1))

进水 RW 20. 95 ±5. 47 0. 18 ±0. 09 7. 45 ±0. 30 8. 56 ±0. 30 0. 68 ±0. 55 119. 73 ±2. 89 1. 42 ±0. 63 4 109. 60 ±211. 73 1. 60 ±0. 43

　 　 HIG 20. 79 ±5. 40 0. 15 ±0. 08 7. 49 ±0. 33 8. 46 ±0. 81 0. 77 ±0. 70 121. 78 ±4. 31 1. 72 ±0. 62 4 931. 60 ±307. 16 2. 46 ±0. 02

　 　 MED 20. 80 ±5. 50 0. 15 ±0. 09 7. 47 ±0. 31 8. 33 ±1. 05 0. 46 ±0. 39 119. 93 ±2. 32 1. 65 ±0. 67 4 916. 83 ±855. 49 1. 89 ±0. 16

出水 LOW 21. 02 ±5. 76 0. 08 ±0. 06 7. 44 ±0. 32 8. 34 ±1. 23 0. 32 ±0. 21 119. 26 ±1. 28 1. 42 ±0. 45 4 783. 95 ±553. 70 3. 89 ±0. 02

　 　 RET 21. 70 ±6. 19 0. 03 ±0. 02 7. 42 ±0. 33 7. 98 ±1. 08 0. 28 ±0. 19 123. 97 ±4. 73 1. 67 ±0. 60 7 102. 09 ±890. 43 4. 97 ±0. 09

　 　 SS 21. 26 ±6. 06 0. 10 ±0. 08 7. 39 ±0. 35 8. 33 ±1. 11 0. 31 ±0. 22 119. 46 ±1. 69 1. 38 ±0. 68 5 618. 18 ±1 358. 32 3. 53 ±0. 10

图 3　 水质指标相关性分析

Fig. 3　 PCA analysis of water quality parameters

2. 2　 细菌总数和活菌数

如图 4、5 所示,水样中细菌总数为 RET > SS >
LOW > MED > HIG,其中, RET 水样细菌总数最

大[22,31]。 生物膜中细菌总数为 HIG > MED > LOW >
RET > SS,这可以用高变流下产生的生物膜更加致

密和细菌与生物膜附着度更高来解释。 水样和膜样

中不同工况下细菌总数变化差异较大,这也说明尽

管饮用水中的大多数细菌确实来自生物膜,但生物

膜和水中的微生物数量之间并不总是有直接联系,
特别是在生物膜生长周期较短的情况下。 在 HIG
生物膜中细菌总数最大,活菌比例也更高,这与之前

研究得到的结论一致[31 - 32],说明高变流的生物膜有

更多的生物量[4]。 生物膜中活菌的比例在 RET 工

况下最高,这说明停滞使水中细菌总数和生物膜的

活菌比例增加,主要是因为在停滞状态下,户内管网

水中余氯质量浓度逐渐降低,内壁微生物大量繁殖,
在停滞期结束时,水力条件巨变导致管道内部生物

膜脱落,水中细菌总数急剧增加,生物膜表面微生物

完成更新[20 - 21]。
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图 4　 水样细菌总拷贝数

Fig. 4　 Total bacteria in water sample

图 5　 生物膜细菌总拷贝数和活菌比例

Fig. 5　 Total number of biofilm bacteria and proportion of viable
bacteria

2. 3　 种群多样性分析

本实验 33 个样品高通量测序共获得优化序列

2 211 203 条。 从表 3 可以看出,SS 水样中细菌种群

结构的丰富度和多样性均最高。 RET 水样中观察

到的 OTU(operational taxonomic unit)数量最低。 水

样中细菌种群的多样性为 SS > LOW > MED > HIG,
这说明随着流量变化减缓,流量趋于稳定时,群落的

多样性逐渐提高。 和水样结果不同,RET 生物膜

OTU 数量、群落丰度和多样性均最高(表 4)。 这与

Douterelo 等[4]的研究结论不同,主要是因为本研究

非循环的条件设置和聚类得到的 3 种水力工况是基

于用户实际的用水情况,相同时间间隔内的总流量

并不相同。

表 3　 水样细菌种群多样性指数

Tab. 3　 Bacterial population diversity index of water samples

工况 观测 OUT 数 Chao1 指数 覆盖率 Shannon 指数 Simpson 指数

RW 349. 00 ± 96. 17 427. 35 ± 188. 42 0. 993 906 1. 53 ± 0. 19 0. 37 ± 0. 04

HIG 321. 67 ± 47. 72 633. 55 ± 284. 38 0. 996 094 1. 75 ± 0. 13 0. 36 ± 0. 05

MED 324. 67 ± 71. 93 455. 33 ± 99. 40 0. 997 000 1. 78 ± 0. 12 0. 36 ± 0. 05

LOW 522. 00 ± 26. 87 914. 29 ± 336. 33 0. 993 921 2. 74 ± 0. 23 0. 15 ± 0. 02

RET 319. 00 ± 24. 88 465. 90 ± 51. 72 0. 996 591 2. 31 ± 0. 07 0. 22 ± 0. 01

SS 737. 00 ± 16. 97 1 198. 38 ± 30. 26 0. 990 125 3. 85 ± 0. 02 0. 05 ± 0. 00

表 4　 膜样细菌种群多样性指数

Tab. 4　 Bacterial population diversity index of membrane samples

工况 观测 OUT 数 Chao1 指数 覆盖率 Shannon 指数 Simpson 指数

HIG 239. 67 ± 42. 50 631. 06 ± 123. 52 0. 995 977 1. 44 ± 0. 39 0. 51 ± 0. 15

MED 289. 33 ± 33. 47 428. 26 ± 33. 12 0. 997 000 1. 12 ± 0. 14 0. 67 ± 0. 07

LOW 598. 67 ± 194. 50 1 014. 14 ± 173. 51 0. 993 000 2. 63 ± 1. 54 0. 31 ± 0. 40

RET 699. 00 ± 77. 60 1 033. 82 ± 132. 97 0. 991 859 3. 77 ± 0. 12 0. 06 ± 0. 01

SS 689. 00 ± 67. 02 908. 24 ± 53. 62 0. 992 522 3. 51 ± 0. 23 0. 09 ± 0. 03

　 　 如图 6 所示,HIG、MED、LOW 水样和进水细菌

群落结构非常相似,与 RET 和 SS 水样存在显著差

异。 而 HIG、MED、LOW 膜样间差异性显著,RET 和

SS 膜样分布聚集。 这说明流量的变化对膜样中微

生物的影响大于其对水样中微生物的影响,而滞留

对水样的影响大于其对生物膜的影响[33]。 此外,随
着流量趋于稳定,水样中微生物的群落结构与生物

膜中微生物的群落结构相似性会逐渐增加,到 RET
工况时水样和膜样群落结构最为相似。
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　 　 注:B 代表生物膜样,W 代表水样,25 为 PPR 管外径,H 代表工

况 HIG,M 代表工况 MED,L 代表工况 LOW,R 代表工况 RET,SS 即

为 SS 工况。

图 6　 基于各样品 Bray Curtis 距离的 PCoA 图

Fig. 6　 PCoA based on Bray Curtis distances of samples

2. 4　 细菌群落结构分布

各样品细菌群落在门水平的分布情况如图 7 所

示,可以看出,无论是在水样还是膜样中,变形菌门

都占绝对主导地位(85. 16% ~ 99. 83% ),此外还存

在相对丰度较小的放线菌门(0. 034% ~ 2. 940% ),
与 Zhang 等[34] 的实验结果一致。 在 RET 水样中还

发现有拟杆菌门,相对丰度为 9. 55% 。 在属水平

(图 8),HIG、MED、LOW 水样中铜绿假单胞菌属相

对丰度最高,分别为 59. 06% ± 4. 35% 、59. 41% ±
4. 43% ,24. 37% ± 1. 12% 。 HIG 生物膜中铜绿假单

胞菌属的平均相对丰度为 74. 88% ,这说明流量的

高度变化更有利于假单胞菌属在生物膜上定值,这
与先前的研究结果一致[35]。 而 MED 生物膜中优势

菌属为水杆菌属,平均相对丰度为 84. 54% 。 芽单

胞菌属仅出现在 RET、SS 工况和 LOW 生物膜中。

图 7　 各样品细菌群落门水平相对丰度

Fig. 7　 Relative abundance of bacterial phylum levels of each sample

　 　 注:B 代表生物膜样,W 代表水样,25 为 PPR 管外径,H 代表工况 HIG,M 代表工况 MED,L 代表工况 LOW,R 代表工况 RET,SS 即为 SS 工

况,RW 代表进水,RW1 为进水水样平行样 1。

图 8　 各样品细菌群落属水平相对丰度

Fig. 8　 Relative abundance of bacterial genus levels of each sample

2. 5　 样品潜在致病性分析

对不同样品中可能含有条件致病菌的菌属[36]

进行分析,一共发现 81 个潜在致病菌属,其相对丰

度和菌属个数的分布见图 9。 HIG、MED、LOW 水样

中含条件致病菌的菌属个数和相对丰度分别为 49、
49、45 和 60. 18% 、60. 58% 、27. 10% 。 SS 水样中菌
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属个数和丰度最小,仅为 23 个和 4. 65% 。 这说明

户内管道在间歇性流动工况下水样的潜在致病性较

滞留和恒定流量工况均更高。 从图 10 可以看出,水
样中主要潜在致病菌属为假单胞菌属。 LOW 膜样

中含条件致病菌的菌属个数最多(79 种),而 HIG
生物膜中菌属的相对丰度(78. 38% )远大于其他工

况,其中,假单胞菌属相对丰度为 74. 88% 。 对比发

现 3 种间歇性流动工况下的水样潜在致病性表现较

为相似,尤其是 HIG 水样和 MED 水样在含条件致

病菌的属水平相对丰度、组成及数量都几乎相等。
HIG 工况下水样和生物膜中含条件致病菌属的相对

丰度均很高,并且其中主要潜在致病菌属均为假单

胞菌属。 HIG 生物膜和其他工况下的生物膜有显著

差异,但是与 HIG 水样在潜在致病性方面表现出较

高相似性。 而其他工况下水样和生物膜中样品的潜

在致病性没有存在显著的相关性。

图 9　 样品含条件致病菌的属水平相对丰度及数量

Fig. 9　 Relative abundance (histogram) and number (polyline)
of bacterial genus that potentially contain opportunistic
pathogens

图 10　 各样品含潜在致病菌属的相对丰度

Fig. 10　 Relative abundance of bacterial genus that potentially
contain opportunistic pathogens

2. 6　 铜绿假单胞菌定量

进一步对样品中铜绿假单胞菌进行 qPCR 定量

分析。 由图 11 可以看出,MED 水样中的铜绿假单

胞菌拷贝数最大,为(820. 98 ± 200. 55) / mL。 HIG
水样中铜绿假单胞菌拷贝数最小,为 (480. 56 ±
117. 38) / mL。 对比各工况下生物膜中铜绿假单胞

菌总数可知(图 12),间歇性流动工况下铜绿假单胞

菌拷贝数更大,其中,HIG 生物膜中铜绿假单胞菌拷

贝数是 LOW 生物膜的 3. 69 倍,平均拷贝数达到

4 798. 81 / cm2。 SS 生物膜铜绿假单胞菌拷贝数最

少,仅 608 / cm2,RET 生物膜铜绿假单胞菌平均拷贝

数为 632. 37 / cm2。 对比水样和生物膜中铜绿假单

胞菌数量的变化可知,HIG 膜样中铜绿假单胞菌数

量极高,HIG 水样中铜绿假单胞菌数量反而最低;
RET、SS 生物膜中铜绿假单胞菌数量较少,RET、SS
水样中却不少。 说明铜绿假单胞菌更容易在流量变

化的生物膜中生长和繁殖。 这主要因为铜绿假单胞

菌通过产生细胞外聚合物质(EPS)帮助生物膜的定

植[37],为其对抗剪切力的变化提供额外保护,从而

防止其脱落[28]。

图 11　 水样中铜绿假单胞菌拷贝数

Fig. 11　 Pseudomonas aeruginosa counts in water samples

图 12　 膜样中铜绿假单胞菌拷贝数

Fig. 12　 Pseudomonas aeruginosa counts in biofilm samples
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冗余性分析(RDA)用于确定影响假单胞菌属

和铜绿假单胞菌数量的特定环境因素。 图 13 结果

显示,铜绿假单胞菌分布受到许多环境因素的共同

影响, RDA1 和 RDA2 解释了总差异的 56. 79%
(P < 0. 05),其中,pH 和浊度是最重要的解释变量,
且与铜绿假单胞菌数量和假单胞菌属数呈正相关。

图 13　 假单胞菌属及铜绿假单胞菌数量与环境参数关

系的冗余分析

Fig. 13　 Redundancy analysis (RDA)of the relationship between
bacterial Pseudomonas aeruginosa counts and
environmental parameters

3　 结　 论

1)在户内管道 RET 水样中细菌总数最大,HIG
生物膜中细菌总数最高,RET 生物膜中的活菌比例

最高。
2)随着流量变化减缓,水样中群落的丰富度和

多样性逐渐提高。 RET 生物膜中 OTU 数量、群落丰

度和多样性均最高。
3)不同的水力条件对生物膜和水样的影响程

度不同。 流量的变化对膜样中微生物的影响大于其

对水样中微生物的影响,滞留对水样的影响则大于

其对生物膜的影响。 此外,随着流量变化减小,水样

中微生物的群落结构与生物膜中微生物的群落结构

相似性会逐渐增加,到 RET 工况时水样和膜样群落

结构最为相似。
4)HIG、MED、LOW 水样中含条件致病菌的菌

属个数和相对丰度分别为 49、49、45 和 60. 18% 、
60. 58% 、27. 10% ,均大于滞留工况。 MED 水样中

铜绿假单胞菌拷贝数最高,HIG 生物膜中铜绿假单

胞菌拷贝数最高,达到 4 798. 81 / cm2,是滞留工况下

的 7. 59 倍。 而 LOW 生物膜中含条件致病菌的菌属

个数最多有 79 种。 经分析浊度和 pH 分别是假单

胞菌属和铜绿假单胞菌的主要环境影响因素。 实验

结果表明,在户内管道特殊生境下,除滞留工况外,
间歇性用水工况同样需要引起关注。
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