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摘  要: 目的  比较我国南北不同地域自备水源的水质指标及微生物群落结构特征, 评价其安全性。方法  

本研究对我国南北 5 省边远散地域(北京郊区、黑龙江边境地域、内蒙古偏远地域、广西边境地域和云南边境

地域)的 317 个自备水源进行采样, 对浑浊度、总硬度和 pH 等水质指标进行分析, 以高通量测序法对水样的

微生物群落结构进行解析。结果  不同地域自备水源的水质和微生物群落结构存在较大的差异性, 内蒙古偏

远地域的阴离子指标最大值超标严重, 在内蒙古-东和内蒙古-西两组水样中 SO4
2-最大浓度值分别为 543.12 和

666.33 mg/L, Cl-与 NO3
-也存在超标情况。变形菌门(Proteobacteria)是 5 省自备水源水样的第一优势菌门, 其相

对丰度为 56.87%~99.38% 。具有一定致病性的短波单胞菌 (Brevundimonas) 在各个样品中广泛分布

(1.50%~27.27%)。反硝化过程的典型菌株假单胞菌 (Pseudomonas)存在于北京、黑龙江和内蒙古水样中

(2.96%~38.41%), 广西和云南并未检出。北京、黑龙江和内蒙古水样中各种功能表达基因的数量远高于广西

和云南水样。结论  我国南北 5 省自备水源在水质和微生物群落特征方面均存在差异; 较之南方自备水源, 北

方自备水源普遍受到了人类活动的影响。 
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ABSTRACT: Objective  To compare the water quality indexes and microbial community structure characteristics 

of self-contained water sources in different regions of north and south China and evaluate their safety. Methods  

This study sampled 317 self-contained water sources in remote areas (Beijing suburbs, Heilongjiang border areas, 

Inner Mongolia remote areas, Guangxi border areas and Yunnan border areas) of 5 provinces in north and south 

China, and analyzed water quality indicators such as turbidity, total hardness and pH. The microbial community 

structure of water samples was analyzed by high-throughput sequencing method. Results  There were great 

differences in water quality and microbial community structure of self-contained water sources in different regions. 

The maximum value of anion index in remote areas of Inner Mongolia exceeded the standard seriously. The 

maximum concentration of SO4
2- in water samples from Inner Mongolia-east and Inner Mongolia-west were 543.12 

and 666.33 mg/L, respectively, the concentration of Cl- and NO3
- also exceeded the standard. Proteobacteria was the 

first dominant phylum in the water samples of self-contained water sources in the 5 provinces, and the relative 

abundance was 56.87%‒99.38%. Brevundimonas with certain pathogenicity was widely distributed in various 

samples (1.50%‒27.27%). Pseudomonas, a typical denitrifying bacterium, existed in water samples from Beijing, 

Heilongjiang and Inner Mongolia (2.96%‒38.41%), but was not detected in Guangxi and Yunnan. The numbers of 

functional expression genes in water samples from Beijing, Heilongjiang and Inner Mongolia were much higher than 

that in Guangxi and Yunnan. Conclusion  There are differences in water quality and microbial community 

characteristics of self-contained water sources in the 5 provinces of north and south China, compared with the 

southern self-contained water sources, the self-contained water sources in the north are generally affected by human 

activities. 

KEY WORDS: self-contained water source; high-throughput sequencing; environmental factor; microbial 

community; functional gene 
 
 

0  引  言 

在我国的边远散地域, 自备水源仍在广泛应用, 其

种类主要包括自备井和自备地表水源。各地域自备水源

来源广泛 , 且未经过城市给水系统的处理 , 存在较多隐

患, 使得边远散地域居民饮水安全受到了极大威胁。据报

道, 北京自备井水源的细菌内毒素含量与溶解性有机碳、

浑浊度等水质参数存在一定程度的正相关性[1]。内蒙古自

治区自备井水源的微生物指标超标, 且部分地区存在氟

化物超标的情况[2]。黑龙江省东部边境地区自备水源合格

率低, 菌落总数和总大肠菌群超标严重[3]。云南东南部喀

斯特地区自备水的硅、锰超标, 微生物污染较重[4]。我国

西北自备水的优势菌属大多为具有脱氮除磷功能的反硝

化菌和异养硝化-好氧反硝化菌, 且微生物群落结构受不

同环境因子的影响较大[5]。现阶段对自备水源的研究多集

中在某一地域的水质参数和微生物量是否超标, 对地域

之间的水质差异以及水质指标与微生物群落之间的关系

研究较少。微生物是水环境的重要组成部分, 水质的差异

会影响水中微生物群落的分布, 因此微生物可以被用作

指示生物, 用以监测和反应水质情况[6‒7]。微生物群落还

能通过自身代谢促进水环境污染物的降解, 在维持水环

境稳定性的同时, 对水环境的破坏性很小[8]。此外, 我国

南北不同地域地下水水质及微生物群落结构存在一定差

异[2,4,9‒10]。因此, 研究不同地域自备水源水质与微生物群

落结构之间的关系可以更好地解释各地自备水源水质存

在的问题。 

现代技术的发展为DNA测序提供了坚实的基础, 微生

物群落的研究也因此从生理生化等传统分析方法转向快速

简单的高通量测序技术, 高通量测序法发展至今, 已经成为

一种常规的实验技术, 是微生物群落分析的通用方法[11]。

本研究选取我国南北 5 省边远散地域(北京郊区、黑龙江边

境地域、内蒙古偏远地域、广西边境地域、云南边境地域)

的 317 个自备水源进行采样, 进行水质指标测定以及微生

物群落结构特征分析, 揭示地域环境因子与饮用水微生物

群落、功能基因表达的关系, 旨在为保障我国边远散地域

自备水源的饮水安全提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  采样点与水样采集 

于 2017 年采集我国南北 5 省边远散地域(北京郊区、

黑龙江边境地域、内蒙古偏远地域、广西边境地域和云南

边境地域)的自备水源水样。由于黑龙江和内蒙古的采样地

域沿线较长, 所以分为东西两组。黑龙江-东是抚远及其以

南边境地域; 黑龙江-西是漠河及其以西边境地域; 内蒙古
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-东是呼伦贝尔的偏远地域; 内蒙古-西是包头及巴彦淖尔

的偏远地域。广西和云南采样地域均为其边境地域。北京

采样地域为北京郊区。 

共采集 317 份自备水源(包括地表水和浅层地下水)进

行研究, 其中北京 46 份、黑龙江-东 60 份、黑龙江-西 61

份、内蒙古-东 21 份、内蒙古-西 18 份、广西 20 份、云南

91 份。水样的采集、保存、运输以及检验按照 GB/T 

5750—2006《生活饮用水标准检验方法》进行。 

1.2  试剂与仪器 

氯化钠、硫酸钾、硝酸钾、乙二胺四乙酸二钠(分析

纯, 国药集团化学试剂有限公司)。 

Hach2100Q 便携式浊度仪(哈希水质分析仪器有限公

司); STARTER 3100 实验室 pH 计(美国 OHAUS 公司); 

ICS-2100 离子色谱仪(美国 Thermo Fisher Scientific 公司); 

Agilent7900 电感耦合等离子体质谱仪(美国 Agilent 公司)。 

1.3  实验方法 

1.3.1  水质指标测定 

水质检测指标共 11 项, 其中包括 1 项感官性状指标: 

浑浊度; 9 项一般化学指标: 钙离子(Ca2+)、钾离子(K+)、

镁离子 (Mg2+)、钠离子 (Na+)、pH、溶解性总固体 (total 

dissolved solids, TDS)、总硬度、硫酸盐(SO4
2-)、氯化物(Cl-); 

1 项毒理学指标: 硝酸盐(NO3
-), 各指标测定方法参考相

关文献[2‒3,10]。 

1.3.2 样品 DNA 提取及高通量测序 

样品 DNA 提取采用 DP328 DNA 提取试剂盒提取, 操

作按照试剂盒说明书进行。对 16SrRNA 基因的 V3~V4 区片

段进行 PCR 扩增 , 引物序列为 : 正向引物 B341F- 

CCTACGGGNGGCWGCAG 和 反 向 引 物 B785R- 

ACTACHVGGGTATCTAATCC。反应条件为预变性 95 ℃ 3 min, 

变性 95 ℃ 30 s, 循环 25 次, 55 ℃退火 30 s, 72 ℃延伸 30 s, 

72 ℃最终延伸 5 min。使用 Qubit Fluorometer 检测文库 DNA

质量浓度, 大于 1.0 ng/µL 为合格; 使用 Qseq100 DNA 

Analyzer 检测文库 DNA 长度分布, 符合目的片段长度、单

一峰、无接头峰和大片段峰则认为合格; 用 KAPA Library 

Quantification Kit 对文库 DNA 的摩尔浓度进行定量, 以此

作为文库混合的标准。将文库混合、变性后, 加入到 Illumina 

MiSeq 测序平台进行高通量并行测序。 

1.3.3  数据分析 

使用 vsearch 软件对原始下机数据进行质控和过滤, 

以 97%的相似性对序列进行聚类, 相似度大于 97%的序

列将聚为同一个操作分类单元 (operational taxonomic 

units, OTUs), 同时使用 denovo 模式去除嵌合体序列, 最

终产生的 OTUs 代表序列将用于后续物种注释。使用

mothur 软件找出与 OTUs 序列相似度最高且可信度达

80%以上的物种信息用于 OTUs 的分类学注释。使用

mothur 计算各样本多样性指数, Chao、ACE 指数常用来

估计物种总数, 二者的数值越大表明微生物群落的丰富

度越高, 香农(Shannon)和辛普森(Simpson)指数可用来表

示微生物群落的多样性, Shannon 指数越高, 表明群落的

多样性越高, Simpson 指数则与之相反。基于 unifrac 距离

算法进行主坐标分析(principal coordinate analysis, PCoA)

分析。通过 CANOCO 软件绘制 RDA 图, 并分析微生物

群落结构与环境因子的关系。基于细菌相对丰度数据, 利

用 Excel 绘制柱状图, 揭示微生物群落组成。根据 KEGG

数据库中微生物代谢功能的分类, 对各水样微生物群落

进行功能基因预测。 

2  结果与分析 

2.1  水质指标 

自备水源水样的理化指标统计结果如表 1 所示, pH 介

于 4.85~8.77, 从中位数来看, 各地域水样 pH 中位数为

6.90~8.04, 呈中性偏弱碱性。从感官性状方面来看, 各地域

水样浑浊度大都未超过 GB 5749—2006 中的浑浊度限值

1(水源与净水技术条件限制时为 3), 其中, 内蒙古-东、黑龙

江-东和广西水样浑浊度中位数大于 1 但未超过 3。浑浊度

是居民评价饮用水总体质量好坏的最直接根据, 有机物、无

机物、浮游生物、微生物、泥土等均有可能引起饮用水浑浊

度增高[12‒13], 对于浑浊度超标的水样, 可采用石英砂滤或

者保安滤芯等净化工艺[10], 以保证饮用水安全, 浑浊度低

则有利于饮用水的杀菌消毒。综上, 从感官性状方面来讲, 

各地自备水源具有作为饮用水的基础条件。 

水样中的常规阳离子主要包括 Ca2+、K+、Mg2+和 Na+, 

其质量浓度介于 0.30~942.82 mg/L, 阳离子的变化主要影

响水样的 TDS 和总硬度。通过分析中位数可得, 内蒙古

水样中阳离子浓度普遍高于其他地域, 内蒙古-西水样中

Ca2+ (36.61 mg/L)、K+ (3.24 mg/L)、Mg2+ (37.86 mg/L)和

Na+ (193.35 mg/L)的质量浓度为所有水样中的最高值, 内

蒙古-东水样的 TDS (455.00 mg/L)最大。此外, 内蒙古地区

水样的总硬度、Na+浓度及 TDS 最大值超标。广西水样中阳

离子的水平整体偏低, K+ (0.94 mg/L)、Mg2+ (3.23 mg/L)的

浓度中位数是所有水样中最低值。黑龙江水样的阳离子

浓度相近, 黑龙江-东的 Ca2+浓度(13.84 mg/L)为所有水样

的最低 Ca2+浓度。云南水样的 Na+浓度(1.14 mg/L)最低。

水的硬度主要是由溶解于水的多价金属离子形成, 从总

体看北方自备水源的硬度高于南方自备水源, 北京水样

的总硬度(259.50 mg/L)最高, 长期饮用高硬度水会影响

心血管系统、消化系统和泌尿系统[14], 因此, 需采取一定

的措施降低水源水硬度。 
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表 1  水样理化指标统计表(最小值~最大值; 中位数) 
Table 1  Statistical table of physical and chemical indexes of water samples (Min~Max; Mean) 

不同地区水样 北京 黑龙江-东 黑龙江-西 内蒙古-东 内蒙古-西 广西 云南 

pH 
6.28~7.99;  

  6.90 
6.09~8.11;  

 7.14 
6.73~8.77; 

  7.27 
6.80~8.32; 

  7.14 
7.00~8.29;  

  7.68 
 5.07~8.40;  

 8.04 
4.85~8.50;  

  6.98 

TDS/(mg/L) 
15.00~517.00; 

324.50 
 1.00~357.00; 

115.00 
 19.00~415.00;

172.00 
88.00~1637.00; 

455.00 
  4.00~1996.00; 

 43.00 
 16.00~239.00;  

94.00 
  4.00~303.00; 

107.00 

浑浊度/NTU 0.15~4.10;  
  0.45 

0.22~46.80;  
  1.13 

0.12~8.90; 
  0.63 

0.30~77.30;  
  1.83 

0.14~7.87; 
  0.32 

 1.50~60.70;  
 3.00 

 0.10~10.00; 
  1.00 

总硬度/(mg/L)  0.50~382.00; 
259.50 

 0.25~328.00; 
102.00 

   14~294.00; 
 84.00 

30.00~1008.00; 
244.00 

0.25~506.00; 
 29.00 

 14.00~252.00;  
84.00 

  7.00~406.00; 
107.00 

Ca2+/(mg/L) 
4.16~34.22;  

 20.61 
1.50~51.58;  

 13.84 
 1.02~51.95; 

 16.48 
3.47~104.49; 

 16.47 
7.78~207.36; 

 36.61 
 2.37~39.88;  

14.45 
 1.08~65.12; 

 16.83 

K+/(mg/L) 
1.02~1.98;  

 1.36 
0.80~3.69;  

  1.04 
0.98~13.36; 

  1.26 
1.02~4.72; 

  2.33 
1.25~14.42;  

  3.24 
0.30~6.83; 

 0.94 
0.39~6.42; 

  0.95 

Mg2+/(mg/L) 
1.26~44.90;  

 22.17 
1.13~37.81;  

  6.78 
1.85~27.49; 

  7.96 
4.57~120.00; 

 25.47 
8.62~83.59; 

 37.86 
 1.84~11.91;  

 3.23 
 1.10~37.16; 

  4.35 

Na+/(mg/L) 
2.62~91.48;  

 36.23 
1.74~53.98;  

 11.43 
 2.96~134.66; 

 15.93 
2.50~631.99; 

 80.79 
33.19~942.82;  

193.35 
 1.60~44.96;  

 2.87 
 0.45~13.65; 

  1.14 

NO3-/(mg/L) 
0.01~12.64;  

  3.47 
0.01~17.60;  

  0.80 
0.01~26.00; 

  1.30 
0.26~114.96; 

  3.67 
0.01~13.22; 

  0.86 
0.07~1.70;  

 0.63 
0.01~23.20; 

  0.70 

Cl-/(mg/L) 
0.35~73.50;  

 36.82 
0.50~52.53;  

  7.13 
0.89~64.38; 

 15.00 
2.23~492.54; 

 31.16 
 0.68~783.49;  

 13.75 
 0.58~32.63;  

 1.64 
0.37~25.73; 

  1.09 

SO4
2-/(mg/L) 

 0.32~139.17; 
 66.08 

0.50~55.76;  
 14.09 

1.43~70.62; 
 21.10 

2.57~543.12; 
 71.40 

 0.47~666.33;  
  4.07 

0.67~8.54; 
 5.35 

0.24~43.54; 
  4.94 

 

GB 5749—2006 规定, 饮用水中 SO4
2-和 Cl-的限值为

250 mg/L, NO3
-的限值为 10 mg/L(地下水源限值时为    

20 mg/L), 各地域水样中 3 种阴离子指标中位数皆未超过限

值。从整体来看, 水样中含量最大的阴离子为 SO4
2-, 其质量

浓度介于 0.24~666.33 mg/L, 其次为 Cl-, 浓度范围为

0.35~783.49 mg/L, 浓 度 最 低 的 为 NO3
-, 介 于 0.01~    

114.96 mg/L。以上 3 种阴离子的最高质量浓度中位数皆出

现在北京和内蒙古-东水样中, 例如 SO4
2-在北京和内蒙古-

东水样中的质量浓度中位数分别为 66.08 和 71.40 mg/L, 

远高于其他水样的 SO4
2-浓度中位数值。在内蒙古-东和内

蒙古-西两组水样中 SO4
2-最大浓度值分别为 543.12 和

666.33 mg/L, Cl-与 NO3
-也存在超标情况, 由此可见, 内蒙

古偏远地域的阴离子指标最大值超标严重。云南和广西水

样中, Cl-和 NO3
-的含量相差很小, 且浓度中位数值低于其

他水样, SO4
2-的最低质量浓度中位数值(4.07 mg/L)出现在

内蒙古-西水样中, 但云南和广西水样中的 SO4
2-浓度中位

数也很低, 分别为 4.94 和 5.35 mg/L。以上结果表明北京和

内蒙古-东部自备水源受 SO4
2-、NO3

-和 Cl-的污染较严重, 

一方面可能是某些地域的地球化学污染引起, 另一方面则

可能是自备水源已经受到工业生产和人类活动的污染[15]。

长期饮用 SO4
2-超标的水, 会使胃液酸度下降, 并引起腹泻

及消化不良等症状。水中 Cl-超标会加重肾脏负担, 并对胃

黏膜造成直接损伤。可采用离子交换树脂、电去离子或反

渗透膜工艺处理 SO4
2-和 Cl-超标的水源水[10]。NO3

-在自然

界水体环境中一般不会超过 3 mg/L, 人类活动极易引起

NO3
-污染, 如氮肥的使用以及生活污水的排放等。内蒙古-

东、黑龙江-西和云南水样均有 NO3
-值超过 20 mg/L 的情况, 

说明某些自备水源已经收到污染, 需要更换水源或者进行

治理。 

2.2  自备水源微生物群落结构分析 

2.2.1  微生物群落 Alpha 多样性分析 

自备水源水样的微生物群落 Alpha 多样性指数如表 2

所示, 反应测序深度的覆盖度指数均在 99%以上, 表明测

序结果可靠, 可以较为真实、准确地描述样本微生物群落

信息[16]。Shannon 值越大, 群落多样性越高, Simpson 则与

之相反[17-18]。北京和云南水样的 Shannon 较大, Simpson 较

小, 说明这两个地域的微生物群落多样性较高, 黑龙江-东

水样的 Shannon 最小且 Simpson 最大, 说明该地域的微生

物群落多样性最低。ACE、Chao 通常用于估计样本中微生

物群落丰富度, 两者值越大代表物种越多[19], 因此可以看

出黑龙江-西水样中的微生物群落组成最丰富, 广西水样

的微生物群落丰富度最小。 

2.2.2  微生物群落组成分析 

从自备水源水样共获得 725 个 OTUs, 包括 14 个门, 

28 个纲, 56 个目, 110 个科以及 208 个属。门水平微生物群

落组成结构如图 1 所示。变形菌门(Proteobacteria)在 5 省水

样中的丰度值均为最高, 是各地域水样的优势菌门, 其相

对丰度为 56.87%~99.38%。但不同地域中其他主要菌门不

同 , 除 云 南 外 , 拟 杆 菌 门 (Bacteroidetes) 和 放 线 菌 门

(Actinobacteria)均为 Proteobacteria 之后的优势菌门, 而疣
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微菌门(Verrucomicrobia)为云南水样的第二优势菌门, 其

相 对 丰 度 为 30.21%, Bacteroidetes 的 丰 度 位 于

Verrucomicrobia 之后, 其值为 10.27%。各地域水样在门水

平上的微生物群落结构组成差异不大。李军等 [15]报道

Proteobacteria 是不同深度地下水中的优势菌门。秦宇等[20]

报道 Proteobacteria、Actinobacteria、Bacteroidetes 是三峡

库区中段水体中的优势菌门。Bacteroidetes 能够参与降解

溶解有机物[21], 说明北京、黑龙江、内蒙古和云南四省的

水样中存在一定的有机污染, 能够为 Bacteroidetes 提供有

利的生长环境。 

属水平上, 各水样中相对丰度大于 1%的菌属共有 38

个, 水样菌群组成如图 2 所示。短波单胞菌(Brevundimonas)

在北京水样丰度最高, 达到 27.27%, 其次为丛毛单胞菌

(Comamonadaceae) (12.87%)和鞘脂菌(Sphingobium) (9.16%), 

其中, Brevundimonas 在黑龙江-东、黑龙江-西、内蒙古-东和

内蒙古-西水样中也为优势菌属 , 丰度分别为 10.12%、

21.38%、17.34%和 14.80%, 在广西、云南两地的水样中丰

度低于 10%。黑龙江-东水样中丰度最高的菌属为黄海鞘氨

醇杆状菌(Sphingorhabdus), 其丰度达到 54.38%, 远高于其

他 菌 属 , 其 次 为 假 单 胞 菌 (Pseudomonas) (18.09%) 和

Brevundimonas (10.12%)。黑龙江-西水样中, Pseudomonas 丰

度最高 , 为 38.41%, 其次为 Brevundimonas 和成对杆菌

(Dyadobacter), 丰度分别为 21.38%和 9.52%。值得注意的是, 

Pseudomonas 存在于北京、黑龙江和内蒙古水样中

(2.96%~38.41%), 广西和云南并未检出。内蒙古-东和内蒙古

- 西水样中丰度最高的菌属分别是 Comamonadaceae 

(35.20%)和紫色杆菌(Janthinobacterium) (37.02%), 其次为

Brevundimonas。广西水样中 Sphingorhabdus 的丰度最高, 为

21.29%, 同时, 鞘脂单胞菌(Sphingopyxis)和鞘氨醇单胞菌

(Sphingomonadaceae)的丰度也分别达到了 19.58%和 16.63%, 

可见广西水样中优势菌属的分布较为均匀。云南水样中, 突

柄杆菌(Prosthecobacter)为第一优势菌, 但其丰度值(20.39%)

低 于 其 他 水 样 中 的 第 一 优 势 菌 , 其 次 为 新 鞘 脂 菌

(Novosphingobium) (13.78%)和 Sphingorhabdus (11.65%)。 
 

表 2  Alpha 多样性指数统计表 
Table 2  Statistical table of Alpha diversity index 

采样地域 Chao ACE Shannon Simpson 覆盖度指数 

北京 287.68 290.95 3.57 0.053 0.996 

黑龙江-东 232.00 282.08 2.25 0.300 0.997 

黑龙江-西 425.40 476.37 2.97 0.129 0.994 

内蒙古-东 425.93 425.72 3.28 0.126 0.994 

内蒙古-西 288.79 282.62 3.18 0.143 0.997 

广西 243.61 226.52 2.95 0.096 0.997 

云南 275.62 284.63 3.55 0.067 0.997 

 
在属水平上, 5 省自备水源水样的群落组成存在差异, 

具体表现为各水样中最大优势菌以及物种数量的不同, 但

Brevundimonas 在各地域水样中广泛分布 , 丰度介于

1.50%~27.27%, 可知 Brevundimonas 为 5 省自备水源中的

优势菌属, 其物种丰度在不同地域表现为: 北京>黑龙江-

西>内蒙古-东>内蒙古-西>黑龙江-东>云南>广西。值得注

意的是, Brevundimonas 属于潜在致病菌[22], 需注意饮用水

安全。文献调研发现, Comamonadaceae 常见于地下水及饮

用水中, 是地下水中普遍存在的原位微生物, 与是否污染

无关 [23‒25] 。 Sphingobium 仅存在于北京及广西水样 , 

Sphingobium 可利用的营养物质非常广泛, 从简单无机物

到石油等有机物都能利用[26‒27], 有研究表明 Sphingobium

的存在可降低总氮、总磷含量[28]。Sphingorhabdus 存在于

除内蒙古外的其他四省地区, 该属微生物可将高聚物作为

碳源进行生长繁殖[29], 可见北京、黑龙江、广西和云南四省

自备水源皆受到了一定程度的有机物污染。Pseudomonas 为

反硝化过程的典型菌株[30‒31], 本研究中, Pseudomonas 广泛

存在北京、黑龙江和内蒙古水样, 而广西及云南水样未检出, 

广西及云南两地的 NO3
-含量低于所有水样, 表明以上两地

的水源受人类活动及工业污染较小。 

2.2.3  微生物群落主成分分析 

PCoA 分析中, unifrac 距离会综合物种进化关系, 基

于 unifrac 的加权主坐标分析如图 3 所示。两种主要成分

PC1 和 PC2 的贡献率分别为 47.80%和 23.06%, 各地域样

本较集中, 且与其他地域样本差距明显, 不存在交叠现象, 

说明各地域微生物群落结构特征之间差异较大。云南水样

与其他地域水样之间的差距尤为明显, 可能是云南水样的

优势菌不同, Prosthecobacter 作为云南水样的第一优势菌

属, 在其他水样中的丰度值最大仅为 1.33%, 而且云南水

样还具有较高的微生物群落多样性。 

2.2.4  功能基因 KEGG 通路分析 

通过 KEGG 对水样基因序列进行微生物代谢功能分
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析, 通过差异表达功能基因进行 KEGG 富集分析, KEGG

富集程度以基因数量来衡量。如图 4 所示, 在 KO Level1

层次上, 新陈代谢功能模块中编码相应功能的基因呈现出

在功能上的多样性和数量上的显著的优势, 其次是遗传信

息加工、环境信息加工和细胞过程模块编码相应功能的基

因数量较高, 生物体系统、人类疾病和未分类模块编码相

应功能的基因数量较低。 

在 KO Level 2 层次上, 碳水化合物代谢、氨基酸代谢

是基因组中最大的类群, 第二和第三大类群是能量代谢、辅

助因子和维生素代谢、膜运转、外来物质的降解与代谢、信

号传导、脂类代谢, 此外, 复制和修复、核苷酸代谢、萜类

和酮类化合物代谢、其他氨基酸代谢以及细胞运动也具有一

定的丰度。此外, 在同一功能基因下, 广西和云南水样的基

因表达数量远低于其他北方 3省水样, 可能是由于广西和云

南水样中 NO3
-、SO4

2-等离子的含量很低, 导致微生物没有

足够的氮源等营养物质进行大量繁殖, 因此具有相对特定

生态功能的微生物数量少, 新陈代谢等相关活动不活跃[7]。 

2.2.5  微生物群落与环境因子相关性分析 

图 5运用RDA分析了水样中环境因子与门水平细菌之

间的关系。结果显示, 对水样中门水平细菌群落结构影响最

大的环境因子是 Cl-, 其次为 NO3
-、SO4

2-、Mg2+、TDS 以及

K+。门水平上, Proteobacteria、Actinobacteria、Bacteroidetes、

Candidatus-Saccharibacteria、硝化螺旋菌门(Nitrospirae)、衣

原体门(Chlamydiae)、酸杆菌门(Acidobacteria)、异常球菌-

栖热菌门(Deinococcus-Thermus)、厚壁菌门(Firmicutes)与以

上环境因子呈正相关关系, Parcubacteria、Verrucomicrobia、

装甲菌门(Armatimonadetes)、浮霉菌门(Planctomycetes)、

Bacteria-unclassified 与这些环境因子呈负相关关系。除云南水

样外, Proteobacteria、Actinobacteria、Bacteroidetes 均为所在水

样排名前 3 的优势菌门, 且 Proteobacteria 丰度皆在 80%以上, 

表明与环境因子的正相关关系有助于细菌群落结构的强化。 
 

 
 

图 1  自备水源水样的门水平细菌群落组成 

Fig.1  Phylum level bacterial community composition of water 
samples ofself-contained water sources 

 

综上所述, 我国 5 省自备水源在水质和微生物群落特征

方面均存在差异, 各地域自备水源都有超标严重的样品, 但整

体来看北方自备水源更需要及时处理, 以确保居民的饮用水水

质安全。同时, 全国各地的自备水源水质安全问题需要得到关

注, 并严格按照国家标准进行自备水源的净化和消毒工作。 

 
 

图 2  自备水源水样的属水平细菌群落组成 

Fig.2  Genus level bacterial community composition of water 
samples from self-contained water sources 

 

 
 

图 3  不同地域自备水源水样 PCoA 分析 

Fig.3  PCoA analysis of water samples from self-contained water 
sources in different regions 

 

 
 

图 4  不同地域自备水源水样 KEGG 统计 

Fig.4  KEGG statistics of water samples from self-contained water 
sources in different regions 
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图 5  微生物群落和环境因子的 RDA 分析 

Fig.5  RDA analysis of microbial community and  
environmental factors 

 

3  结  论 

本研究采集我国南北 5 省边远散地域的自备水源水

样进行了水质指标测定以及微生物群落结构特征分析。结

果表明 , 北方地域的自备水源相比南方地域硬度更大 , 

SO4
2-、NO3

-和 Cl-的污染较为严重, 尤其是内蒙古地区, 应

定期对超标水源进行跟踪检测, 并采取相应的改善措施。

Proteobacteria 是 5 省自备水源水样的第一优势菌门 , 

Brevundimonas 为第一优势菌属。反硝化过程的典型菌株

Pseudomonas 只存在于北京、黑龙江和内蒙古水样中, 同

时此 3 省水样中各种功能表达基因的数量远高于广西和云

南水样, 证明北方自备水源污染相对严重, 微生物有较多

的氮源等营养物质进行大量繁殖。 
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