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从水源到龙头：DOM 组分演变与供水系统微生物群落稳态关联。 随着城市群规模持续扩张，单
一水源供水模式已难以满足日益增长的用水需求。多水源、多水厂联合供水系统凭借其灵活调配
的优势，成为缓解大城市水资源短缺困境的重要战略选择。然而，这种复杂的供水格局也带来了
新的科学问题：水源切换导致原水水质波动，水中溶解性有机物的组分构成随之改变；微生物群
落在不同水质条件下的响应机制尚未明晰；DOM与微生物之间的交互作用更可能引发管道腐蚀
、生物膜形成及消毒副产物生成等一系列水质安全风险。尽管近年来有关水体DOM特征和微生
物生态的研究日益增多，但DOM组分变化如何定量影响供水系统中微生物群落的稳定性，从水
源到用户龙头的全流程机制仍缺乏系统性阐释。

图1.摘要图
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多水源切换下饮用水安全的挑战

多水源系统带来的双重效应

多水源、多水厂供水模式在缓解水资源短缺方面具有显著优势，但其复杂的输配体系也增加了污
染物引入和滋生的风险。不同水源的水质特征差异显著，水源切换过程中流速等水力条件的改变
可能扰动管道内壁的稳定垢层，导致铁、锰等金属离子释放，进而引发红水或黄水等水质事件。

DOM组分动态变化及其潜在影响

溶解性有机物是水体中一类组成复杂的有机混合物，其浓度和组分在原水、水处理及输配过程中
持续发生动态变化。絮凝工艺会优先去除DOM中的腐殖质类组分，而消毒工艺（尤其是氯化消
毒）则可能与DOM反应生成三卤甲烷、卤乙酸等有害消毒副产物。与此同时，作为微生物生长
所需的碳源和能源，DOM的组分变化直接影响着供水系统中微生物群落的代谢活性与结构组成
。异养细菌和真菌可利用DOM作为碳源，将其转化为生物量或更简单的有机化合物。因此，DO
M与微生物之间的交互作用具有双向性。

微生物群落稳定性的未知维度

现有研究对DOM与微生物之间关系的研究多聚焦于沼泽、湖泊等自然水体，而供水系统外部条
件相对稳定，原水水质对DOM初始组成的影响更为关键。已有证据表明，DOM的组成可影响微
生物群落的多样性、结构和功能，但DOM组分变化如何定量影响微生物群落的稳定性，从水源
到龙头的全流程中这一机制如何演进，仍是有待回答的科学问题。特别是在供水管网这一封闭环
境中，微生物群落的形成和演替过程受到哪些生态学过程的调控，微生物与DOM之间的定量关
系如何，这些问题直接关系到供水水质的安全保障。

研究内容与核心结论：从水源到龙头的系统解析

全流程DOM组分的荧光特征解析

研究采用三维荧光光谱-平行因子分析技术，对供水系统全流程中47个水样的DOM组分进行了系
统解析。结果显示，从水源到用户龙头，DOM呈现腐殖化程度较弱、自生来源特征显著的特点
。荧光区域积分分析表明，在输配水管网中，代表类蛋白质物质的区域Ⅰ和区域Ⅱ的占比高达62
%，而在原水中这一比例仅为20%；相反，代表类腐殖质荧光的区域Ⅴ在原水中占比最高（21%
），在管网中则降至仅10%。絮凝工艺对腐殖质类组分具有优先去除效应，而氯化消毒则显著降
低了富里酸和腐殖酸的含量。这一转变意味着供水系统中DOM的组成正逐步向生物可利用性更
高、更易被微生物降解的类蛋白质物质倾斜。

微生物群落结构的演替与组装机制

高通量测序分析揭示，供水系统中共存着39个门、89个纲、220个目、409个科、1162个属和1918
个种的微生物。水处理工艺（特别是氯化消毒）使微生物丰富度（Chao1指数）显著降低了60.88
%，香农指数和辛普森指数分别下降35.27%和7.10%。在门水平上，假单胞菌门、放线菌门和拟
杆菌门是三大优势菌门，合计占比达76%～99%。值得关注的是，在管网水样中检测到慢生根瘤
菌属、分枝杆菌属等多个含有病原菌的菌属，提示输配管网可能存在二次污染风险。在群落组装
机制方面，随机性过程在亚群水平上占据了主导地位，中性群落模型分析进一步验证了这一结论
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。这意味着供水系统中微生物群落结构的形成并非完全受环境筛选的确定性过程主导，而是存在
较大的随机性。

图2. 原水管道、水处理厂、供水管网中微生物的群落组装分析.（a）零模型分析（b）中性模型.

腐殖质与富里酸：影响微生物群落稳定性的关键组分

冗余分析和Spearman相关性分析表明，总有机碳、类腐殖酸、溶解氧和亚硝酸盐氮是影响微生物
群落结构的关键环境因子。类富里酸和类腐殖酸作为微生物生长所必需的碳源和能量来源，与C
L500-29 marine group、hgcl clade等关键物种呈显著正相关。研究进一步引入了平均变异度指数对
微生物群落的稳定性进行定量评估。结果显示，管网中微生物群落的稳定性最高（AVD指数为0.
029），其次为原水（0.046），水厂工艺段稳定性最低（0.065）。结构方程模型定量揭示了DOM
组分与微生物稳定性的因果路径：类蛋白质物质直接影响细菌多样性，而类富里酸和类腐殖酸则
分别通过作用于AVD指数和Shannon指数，成为调控微生物群落稳定性的关键因子。总有机碳在
其中扮演着枢纽角色，通过影响类富里酸、类腐殖酸、亚硝酸盐氮和类蛋白质物质等变量，间接
调控微生物群落的稳定状态。

                                                   3 / 4



 

图3. （a）原水管道、（b）水处理厂、（c）供水管网与（d）全流程中环境因子的与微生物的R
DA分析. （e）环境因

本研究从全流程视角系统阐释了溶解性有机物组分变化对饮用水供水系统中微生物群落稳定性的
定量影响机制，揭示了随机性过程在群落组装中的主导作用，并明确了类腐殖酸与类富里酸作为
关键调控组分的重要地位。这一发现为多水源多水厂供水系统的水质监测与运行管理提供了重要
的科学依据，也为进一步探索供水管网中微生物生态学机制和优化水质安全保障策略奠定了理论
基础。（来源：EngineeringJournals微信公众号）
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