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　　摘要　采用基于１６ＳｒＤＮＡ的焦磷酸测序法对北京某水厂活性炭净水工艺各单元的细菌群落
结构进行分析。结果显示，砂滤对细菌多样性影响较小，活性炭工艺使菌群多样性升高。活性炭颗
粒上的细菌群落结构与各工艺出水差异明显。α，β和γ变形菌纲是工艺出水和活性炭上的优势菌，
活性炭池可以有效去除α变形菌纲和γ变形菌，但加氯消毒后的出厂水中α变形菌纲比例很高。出
厂水中的第一优势菌为嗜氢菌属，含量高达８６．２％。出厂水和活性炭颗粒上发现了９种潜在致病
菌，如短波单胞菌、黄色单胞菌和鞘氨醇单胞菌等，但相对丰度较低，对饮用水安全影响较小。
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国家水体污染控制与治理科技重大专项（２０１２ＺＸ０７４０４－００２）；

国家自然科学基金资助项目（５１４０８０１０）。

０　前言
饮用水中微生物引起的健康风险一直是公众关

注的焦点，其中病原微生物的存在已成为居民身体
健康的潜在威胁。为保证出水水质，很多水厂开始
采用活性炭深度处理技术，该工艺可有效去除水中
微量有机物和氨氮，已在世界范围内广泛使用［１，２］。
活性炭表面微生物种类繁多，存在微生物泄漏风险，
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因此确保活性炭池出水微生物安全性至关重

要［３，４］。另一方面，微生物对于饮用水的生物净化
工艺也具有重要作用，其净水效率不仅取决于生物
量和生物活性，还与微生物的种类密切相关［５］。通
过研究活性炭工艺微生物特性可为提高生物处理效

率以及优化生物滤池的运行管理提供依据和指导。
目前有关活性炭工艺在饮水净化方面的研究多集中

在工艺设计、运行参数和影响因素上，从工艺的微生
物群落特征方面来探讨净水效果的研究较为缺乏。
因此，对活性炭净水系统中的微生物群落结构研究
显得十分重要。本文以北京某水厂的活性炭净水工
艺为研究对象，采用高通量测序法，对原水、砂滤出
水、活性炭池出水、炭颗粒及出厂水进行微生物群落
的解析，掌握净水工艺各个单元中微生物群落的变
化规律和潜在致病菌，为保障活性炭工艺微生物安
全性提供依据。

１　材料与方法

１．１　样品采集
样品采集自北京某水厂，其处理工艺为絮凝、沉

淀、煤砂滤池、活性炭池和加氯消毒。使用无菌塑料
桶分别采集原水、砂滤出水、活性炭池出水和出厂水

１０～３０Ｌ，同时采集活性炭池中的炭颗粒。２ｈ内返
回实验室并立即过滤。将水样通过０．２２μｍ孔径，
直径为９０ｍｍ的滤膜（ＧＳＷＰ，Ｍｉｌｌｉｐｏｒｅ），用ＰＢＳ
缓冲液洗脱滤膜。活性炭颗粒加入ＰＢＳ缓冲液涡
旋振荡洗脱。

１．２　总ＤＮＡ提取和高通量测序
取上述样品洗脱液进行总ＤＮＡ提取，ＤＮＡ的

提取使用Ｓｏｉｌ　ＤＮＡ提取试剂盒（ＭＯ－Ｂｉｏ，美国），操
作按照试剂盒的说明进行。将ＤＮＡ溶于５０μＬ缓
冲液中。ＤＮＡ浓度和纯度采用 Ｎａｎｏｄｒｏｐ　２０００在

２６０ｎｍ 下测定（Ｎａｎｏ－ｄｒｏｐ　Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ，Ｗｉｌｍ－
ｉｎｇｔｏｎ，ＤＥ）。应用高通量测序平台Ｂａｒｃｏｄｅｄ　４５４
ＧＳＦＬＸ　Ｔｉｔａｎｉｕｍ对ＤＮＡ样品进行测序分析。使
用带有８ｂｐ标签的引物扩增１６ＳｒＲＮＡ的Ｖ１－Ｖ３
区。上游引物为２８Ｆ５’－ＴＴＴＧＡＴＣＮＴＧＧＣＴ－
ＣＡＧ－３’，下游引物为 ５１９Ｒ５’－ＧＴＮＴＴＡＣ－
ＮＧＣＧＧＣＫＧＣＴＧ－３’。ＰＣＲ反应采用 Ｈｏｔ　Ｓｔａｒｔ
ａｎｄ　ＨｏｔＳｔａｒ　ｈｉｇｈ　ｆｉｄｅｌｉｔｙ　ｔａｑ　ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｓ混合酶
进行扩增。

１．３　数据处理
测序结果采用 ＱＩＩＭＥ 软件进行分析［６］。对

ＧＳ－ＦＬＸ测序的序列进行测序质量和长度筛选，去
掉含有不确定碱基（Ｎ）的序列，去掉长度小于２００ｂｐ
的序列。与ＲＤＰ数据库中的序列进行比对，以序列
相似性９７％为阈值，将序列分为可操作分类单元
（ｏｐｅｒａｔｉｏｎ　ｔａｘｏｎｏｍｉｃ　ｕｎｉｔ，ＯＴＵ）。选取相似度在

９７％条件下的ＯＴＵ生成物种稀疏曲线。

１．４　激光共聚焦扫描
使用ＬＩＶＥ／ＤＥＡＤ　Ｂｉｏｆｉｌｍ　Ｖｉａｂｉｌｉｔｙ　Ｋｉｔ对活

性炭表面生物膜进行染色，将已染色的活性炭颗粒
放置在载物台载玻片上，使用Ｚｅｉｓｓ　７１０ＭＥＴＡ激
光共聚焦扫描显微镜（Ｐｌａｎ－Ｎｅｏｆｌｕａｒ　１０×／０．３）观
察；并进行Ｚ轴扫描、采集重建三维图片，电动Ｚ轴
控制器的精度为１０ｎｍ。

２　结果与讨论

２．１　细菌多样性分析
采用焦磷酸测序分析各工艺出水和活性炭颗粒

上的细菌群落，通过多样性指数和物种稀疏曲线比
较样品的细菌多样性，如图１和表１所示。结果表
明，活性炭颗粒上细菌多样性最高，其次是活性炭池
出水，原水和砂滤出水细菌多样性接近，出厂水中的
细菌多样性很低。从图１中可以看出，出厂水的稀
疏曲线从５００个序列后就趋于平缓，说明测序数量
很好地覆盖了样品中的细菌种类，而其余的样品稀
疏曲线在３　５００条序列后仍保持上升趋势，说明测
序的数量仍没有覆盖全部的细菌种类，水样中细菌
多样性很高。Ｓｉｍｐｓｏｎ指数和Ｓｈａｎｎｏｎ香农指数同
样反映出活性炭颗粒上的物种多样性最高，出厂水

图１　工艺出水及活性炭的物种稀疏曲线
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图３　样品中细菌群落结构分析（以属为分类单元）

表１　多 样 性 指 数

样品
Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数

Ｓｈａｎｎｏｎ
香农指数

均匀度 ＯＴＵ数目

原水 ０．９２　 ５．２９　 ０．６２　 ３７１
砂滤出水 ０．９２　 ５．３５　 ０．６０　 ４９３
炭池出水 ０．９２　 ５．６２　 ０．６０　 ６２９
出厂水 ０．５６　 ２．４８　 ０．３８　 ９６
炭颗粒 ０．９７　 ６．８５　 ０．７５　 ５４９

中物种多样性最低。均匀度指数Ｅｑｕｉｔａｂｉｌｉｔｙ显示
活性炭颗粒上的细菌群落均匀度最高，出厂水中细
菌群落的均匀度最低。根据 Ｗｅｒｎｅｒ等的研究发
现［７］，环境中群落的均匀度越高，其功能越稳定，本
文中活性炭上的细菌群落的均匀度高于４个水样，
表明其代谢功能最稳定。

２．２　细菌群落结构分析
根据 ＯＴＵ进行二维等级聚类分析显示，砂滤

出水和活性炭池出水的细菌群落相似度最高，其次
与出厂水的群落较为相近，原水与各工艺出水的相
似度较远，而活性炭颗粒上的细菌群落与各工艺出
水相似度最低。
以纲为分类单元分析５个样品的细菌群落发现

优势细菌均为变形菌纲，包括α、β和γ变形菌纲，优
势菌群在工艺流程中的丰度变化如图２所示。从图

２可以看出，原水中的第一优势细菌为α变形菌纲，
其次是β变形菌纲，γ变形菌纲所占比例最小。砂
滤出水和活性炭池出水中的第一优势细菌均为β变
形菌纲，而且活性炭池出水中β变形菌纲的相对丰

度高达９０％以上，α变形菌纲经过砂滤和活性炭工
艺后比例明显降低，说明砂滤和活性炭工艺能够有
效去除α变形菌纲的细菌，且该菌也易吸附定植于
活性炭颗粒表面。尽管活性炭出水中α变形菌的比
例很低，但其丰度在出水中显著升高，其相对丰度接
近７０％以上，说明加氯消毒并不能有效灭活这类细
菌，此类细菌具有一定抗氯性。γ变形菌纲经过砂
滤后比例有所下降，且活性炭颗粒表面上该菌比例
也较高，说明活性炭工艺对γ变形菌的去除效果较
好，而且在出厂水中也能维持较低的水平。

图２　样品中优势细菌的丰度变化

以属为分类单元分析５个样品细菌群落如图３
所示，结果表明活性炭颗粒上的优势细菌包括苯基杆
菌属和鞘氨醇单胞菌，４个工艺出水中的优势细菌为
嗜氢菌属，该菌在出厂水中的相对丰度高达８６．２％。
该菌属于β变形菌纲，有的种（类黄氢噬胞菌 Ｈ．

ｐｓｅｕｄｏｆｌａｖａ 和 螺 纹 氢 噬 胞 菌 Ｈ．
ｔａｅｎｉｏｓｐｉｒａｌｉｓ）具有厌氧硝酸盐呼吸，具反硝
化作用，能在含有机酸、氨基酸或蛋白胨的培
养基上良好生长，但很少利用碳水化合物。

Ｍａｇｉｃ－Ｋｎｅｚｅｖ等在多个水厂的颗粒活性炭上
培养出嗜氢菌，而且是优势菌群［８］。Ｌｅｅ等报
道嗜氢菌属能够穿过０．２μｍ的滤膜

［９］，这可
能是该菌能经过混凝沉淀、砂滤和活性炭仍
无法去除的原因。此外，该类细菌被发现具
有降 解 萘、苯 以 及 多 羟 基 链 烷 酸 的 性
质［１０～１１］。目前尚未有对该细菌致病性方面
的报道文献。
从图３中可以看出，活性炭颗粒上的未

知细菌比例最高，达７０％以上，这些序列无法
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通过比对已知菌种鉴定其分类位置，说明对活性炭
上的微生物认识仍有待加强，这些微生物可能对活
性炭活性和降解性能具有重要作用。

２．３　活性炭颗粒及出厂水中潜在致病菌分析
活性炭颗粒及出厂水中含有的潜在致病菌种类

和相对丰度见表２。共发现致病菌９种，其中３种
致病菌在活性炭颗粒和出厂水中同时存在，分别是
短波单胞菌（Ｂｒｅｖｕｎｄｉｍｏｎａｓ），黄色单胞菌（Ｆｌａｖｉ－
ｍｏｎａｓ）和鞘氨醇单胞菌（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）。相对丰
度最高的潜在致病菌为鞘氨醇单胞菌，在活性炭颗
粒上 比 例 为 ４．７８％，但 在 出 厂 水 中 比 例 仅 为

０．１８％。出厂水中发现６种潜在致病菌，包括不动
杆菌（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ）、假单胞菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、志
贺氏菌（Ｓｈｉｇｅｌｌａ）、短波单胞菌、黄色单胞菌和鞘氨
醇单胞菌，但相对丰度均较低。
表２　活性炭颗粒和出厂水中潜在致病菌种类及相对丰度
致病菌种类 炭颗粒 出厂水

Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ　 ０　 ０．２４

Ａｆｉｐｉａ　 ０．６５　 ０

Ｂｄｅｌｌｏｖｉｂｒｉｏ　 ０．０５　 ０

Ｂｒｅｖｕｎｄｉｍｏｎａｓ　 ０．３２　 ０．０６

Ｆｌａｖｉｍｏｎａｓ　 ０．０５　 ０．０９

Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ　 ０．０９　 ０

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ　 ０　 ０．０６

Ｓｈｉｇｅｌｌａ　 ０　 ０．０９

Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ　 ４．７８　 ０．１８

２．４　活性炭生物膜的三维成像分析
将活性炭用ＳＹＴＯ　９和ＰＩ染色后进行激光共

聚焦扫描，其正交图见图４。从图４中可以看出活
性炭表面有大量微生物，因此能够很好地进行污染
物的降解和代谢。从活性炭表面到内部进行分层扫
描，扫描的厚度从０～７５μｍ，结果发现在活性炭的
表面和基底细菌分布很少，特别是生物膜的表面，几
乎没有细菌。当扫描至２０μｍ厚度时，细菌数量明
显增加，而扫描至４０μｍ 时，细菌数量开始逐渐
减少。

３　结论

（１）活性炭颗粒上细菌多样性最高，其次是活性
炭池出水，原水和砂滤出水细菌多样性接近，出厂水
中的细菌多样性很低。出厂水、砂滤出水和活性炭

图４　活性炭生物膜的三维成像

池出水的细菌群落相似度较高，活性炭颗粒上的细
菌与各工艺出水相似度较低。

（２）各工艺出水中的优势细菌均为变形菌纲（以
纲为分类单元），包括α、β和γ变形菌纲。活性炭颗
粒上易吸附α变形菌纲和γ变形菌纲，而β变形菌
纲不易被活性炭吸附。α变形菌纲具有一定抗氯
性，在出厂水中比例很高。

（３）以属为单元分析４个工艺出水中的优势细
菌发现，第一优势细菌为嗜氢菌属，在出厂水中的相
对丰度高达８６．２％，该菌菌体较小，可能是净水工
艺难以去除的原因。活性炭颗粒和出厂水中发现一
些潜在致病菌，如不动杆菌、短波单胞菌、假单胞菌
等，但相对丰度均较低。

（４）通过激光共聚焦电镜观察活性炭颗粒发现，
活性炭上存在大量微生物，这对生物活性炭效能的
发挥具有积极作用。
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乌鲁木齐某净水厂处理工艺技改与运行效果
王　慧　娟

（新疆大学建筑工程学院，乌鲁木齐　８３００４７）

　　摘要　乌鲁木齐某净水厂处理工艺存在混合絮凝效果差、投药量大，澄清池出水水质不稳定，滤
池出水浊度不达标、反冲洗水量大等问题，通过选择合适的混合方式、改选混凝剂、改造澄清池和滤
池来改善处理效果，对工艺进行优化技改。结果表明，技改后，混凝剂单耗由优化前平均１６．３ｍｇ／

Ｌ，下降为优化后的１２．７ｍｇ／Ｌ，澄清池出水浊度＜３ＮＴＵ，滤池出水水质满足要求，反冲洗水量节省

７０％。
关键词　净水厂　处理工艺　技术改造　乌鲁木齐

新疆自治区高等学校科学研究计划项目（ＸＪＥＤＵ２０１４Ｓ０１０）；

新疆大学本科生科研实践训练项目（ＸＪＵ－ＳＲＴ－１４１２３）。

０　前言
乌鲁木齐市某净水厂以乌拉泊水库水为原水，

原水水质特点主要表现为平时低温低浊（冬季水温
约４℃，夏季水温约１０℃），夏季和汛期存在浊度突
变性上升的现象。夏季乌拉泊水库在汛期前需要腾
出库容，使库底的积泥和其他杂质泛起，导致原水浊
度高达几万ＮＴＵ，一般每次持续时间在２～３ｄ。另
外，山区降雨也容易造成水库水含泥砂量大，造成浊
度的突然升高，一般会高达几千 ＮＴＵ，每次持续时
间１～２ｄ。
该水厂设计处理能力为８万ｍ３／ｄ，技改前采用

的净水工艺流程见图１。

图１　改造前工艺流程

１　技改前存在的问题

１．１　混合投药系统
（１）混合不均匀。原水与混凝药剂在混合井内

旋流运动，二者之间没有充分的相对速度差，因此混
合效果不好，很难形成矾花。

（２）混凝投药自动化水平低。水厂原水浊度变
化较大，但由于原投药系统的缺陷，无法实现自动控
制，且原有３台投药计量泵属同一型号，也难适应浊
度的变化需要。

（３）药剂耗量大且混凝效果差。技改前投加的
混凝剂为液体聚硫酸铁，长期运行后对出厂水色度
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