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摘要:鉴于当前城市人口密集、公众与景观水体接触日益增多、水体整体环境较差的现状,为正确评价景观河道环

境现状,以上海市中心城区３条不同营养状态及功能河道为例,选取２０１７年汛期５场连续降雨,分析了河道病原

微生物的分布特征及其与环境因子的相关关系.结果表明,劣Ⅴ类水质的河道a晴天粪大肠菌群平均浓度为

１􀆰７２×１０３MPN/mL,雨天为３．３４×１０３MPN/mL,水质较好的河道b和河道c晴天与雨天粪大肠菌群平均浓度

保持１０２MPN/mL.晴天３条河道大肠菌群平均浓度相差２个数量级,河道a为５．１５×１０３CFU/mL,河道b和河

道c分别为３０CFU/mL和９９CFU/mL;雨天大肠菌群平均浓度河道a为１．０４×１０５CFU/mL,河道b和河道c
分别为２８９CFU/mL和１４７CFU/mL.在变化趋势上,降雨导致粪大肠菌群和大肠菌群浓度增加,但大肠菌群

浓度增加的程度明显高于粪大肠菌群.相关分析显示,３条河道内粪大肠菌群和大肠菌群与环境因子相关性存

在一定差异,但基本都表现为与 TN、TP和 NH３ＧN显著正相关,控制河道氮磷营养水平能显著抑制病原微生物

增殖.
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　　水媒病原微生物导致的传染性疾病在人类历史

上不断发生,其中大部分病原微生物为肠源性,其由

粪便进入水体环境,经口由消化道感染人体,最终引

起肠道疾病的发生.受污染水体中病原微生物种类

众多,生物量少,往往通过检测环境中指示微生物来

对水体病原菌污染状况进行评价(AcostaＧMartínez
& Tabatabai,２０００;Fergusonetal,２０１２).粪大

肠菌群和大肠菌群是水体卫生学、流行病学上公认

的指标和主要监测项目(Byamukamaetal,２００５;
王迎春,２０１１).粪大肠菌浓度在１０３ 个/mL左右,
沙门氏菌、志贺氏菌均等致病菌均具有较高的阳性

率(段卫平和叶秀雯,２００１;张崇淼等,２０１２).
病原微生物是限制地表水体水质达标的重要因

素之一,国外４０％的河流水质超标是由大肠菌群等

微生物超标引起的(江磊等,２０１５).降雨是地表水

体病原微生物的重要来源,在降雨的淋洗和冲刷作

用下,城市大气中和地表上累积的污染物伴随着径

流,经由排水系统收集和输送,通过多种汇集、迁移

和排放方式,最终进入水体,造成水体污染.径流中

大肠杆菌的数量要比游泳健康标准高出２０~４０倍

(张媛,２００６),导致受纳水体大肠菌群升高两个数

量级(胡晓娟等,２０１０).病原微生物在地表水体分

布广泛,其存活和分布特征受水体环境因子的制约

和 影 响 (Nixdorf & Jander,２００３).焦 俊 鹏 等

(２０００)发现粪大肠菌群与水温、CODCr、PO４ＧP、叶
绿素a呈正相关;黄秀清和彭立功(１９９３)认为氮磷

等营养物浓度能够影响粪大肠菌群数量,水体富营

养化程度越高,粪大肠菌群数量也越高.为探讨河

道病原微生物分布特征,本研究选取上海市中心城

区３条景观河道,分析了汛期不同降雨条件下河道

粪大肠菌群和大肠菌群的分布特征,并开展了病原

微生物与环境因子之间相互关系的初步分析,以期

为河道病原微生物污染防治提供基础数据,为进一

步开展健康风险评价提供依据.

１　材料与方法

１．１　样点设置

上海市河网密布,本研究选取中心城区空间临

近、水质差异较大的３条河道为研究对象,河道a水

质较差,常年水质为劣Ⅴ类,研究河道内有１个雨水

泵站;河道b与河道a平行,直线距离２７００m,河道



水质较好,达到功能区水质需求,且水生态环境较

好,河道中分布大片高等水生植物.河道c为公园

内部 河 流,与 外 界 不 连 通,与 河 道 b 直 线 距 离

１２００m左右.３条河段均无直接入河点源,地面径

流均为其主要外源污染来源.河道a有地表径流由

泵站集中排放,故沿泵站排放口混合区、上下游

５００m各设置１个监测点位;河道b和河道c选取河

段中游设置１个监测点位.点位分布及河道常规水

流方向如图１所示.

图１　采样点示意

Fig．１　Locationofmonitoringsitesinthethreerivers

１．２　样品采集与测定

研究时段持续１５d,期间发生５场降雨,降雨量

在２~１２mm.实验水样的采集按照«水和废水监

测分析方法»相关要求(国家环境保护总局,２００２),
采集表层水样.样品分两部分,一部分用于常规水

质指标测定;另一部分装入预先经高压灭菌处理的

带盖离心管中,４℃保存运至实验室进行细菌学测

定.
粪大肠菌群和大肠菌群采用纸片法测定(孙霞

等,２０１４).水质参数按照«水和废水监测分析方法»
相关要求测定,测定指标包括 BOD５、CODCr、TN、
TP、NH３ＧN、SS.

１．３　数据分析

利用统计学软件,对采样期间各样点数据进行

Pearson相关性分析,判别是否具有显著相关性,设
定P＜０．０５有统计学意义.

２　结果

２．１　病原微生物分布

采样期间,３条河道粪大肠菌群分布情况如图２
所示.从监测结果来看,粪大肠菌群浓度在１．９×
１０２~４．０×１０３MPN/mL ,河道a、河道b和河道c
粪大肠菌群平均浓度分别为２．２６×１０３MPN/mL、
４􀆰９３×１０２MPN/mL 和２．０９×１０２MPN/mL;雨天,
河道a、河道b和河道c粪大肠菌群平均浓度分别为

３．３４×１０３MPN/mL、７．４８×１０２MPN/mL 和２．５１×

１０２MPN/mL;晴天,３条河道粪大肠菌群平均浓度

分别为１．７２×１０３MPN/mL、２．０５×１０２MPN/mL和

１．８９×１０２MPN/mL.雨天,３条河道粪大肠菌群平

均浓度分别是晴天的２．２、３．６和１．３倍.在变化趋

势上,３条河段均呈现雨天粪大肠菌群浓度增加、雨
后降低的特征,不同的是河道a粪大肠菌群浓度随

降雨的变化幅度较大,最高达到６０％,河道b和河

道c粪大肠菌群浓度随降雨降低幅度较小,最高仅

为４０％和７％.

图２　景观河道粪大肠菌群浓度变化

Fig．２　 Variationoffecalcoliformcountsinthethreerivers
采样期间,３条河道大肠菌群分布情况如图３

所示.从监测结果来看,大肠菌群浓度在３０~１．４×
１０５CFU/mL,河道a、河道b和河道c大肠菌群平均

浓度分别为３．８２×１０４CFU/mL、１１６CFU/mL 和

１１５CFU/mL;雨天,河道a、河道b和河道c大肠菌

群 平 均 浓 度 分 别 为 １􀆰０４ × １０５CFU/mL、

２８９CFU/mL和１４７CFU/mL;晴天,３条河道大肠

菌 群 平 均 浓 度 分 别 为 ５􀆰１５ × １０３CFU/mL、

３０CFU/mL和９９CFU/mL.雨天的大肠菌群平均

浓度分别是晴天的２０、１０和１．５倍.在变化趋势

上,３条河段均呈现雨天大肠菌群浓度增加、雨后降

低的特征,不同的是河道a大肠菌群浓度随降雨的

变化幅度较大,最高达到９０％以上,河道b和河道c

图３　景观河道大肠菌群浓度变化

Fig．３　Variationofcoliformcountsinthethreerivers
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大肠菌群浓度随降雨降低幅度相对较小,但最高变

幅也达到８０％和６３％.

２．２　理化指标分布特征

３条河道水质参数变化趋势类似(图４).河道

a、河道b、河道c的SS分别为(１９．２±０．３５)mg/L、
(８．８±０．３５)mg/L和(５．２７±０．３６)mg/L;CODCr分

别为(３４．６±２．８)mg/L、(１７．６±１．２３)mg/L 和

(１４􀆰３ ± １．１４) mg/L,TP 分 布 为 (０􀆰５６ ±
０．０４)mg/L、(０．２３±０．０４)mg/L 和 (０􀆰２０±
０．０３)mg/L;TN 分别为(５．９８±０．２８)mg/L、(２．６６
±０．３０)mg/L和(１􀆰１６±０．１４)mg/L,NH３ＧN分别

为(５．２±０．３)mg/L、(１．５±０．３)mg/L和(０􀆰３４±
０．１４)mg/L.以非雨天河道水质看,河道a水质基

本为劣Ⅴ类、河道b为Ⅴ类、河道c为Ⅲ类.在变化

趋势上,河道a理化指标随降雨变化幅度较大,河道

b和河道c变化较小,变幅仅为１０％左右.

２．３　相关性分析

表１、表２和表３分别是３条河道大肠菌群

(TC)、粪大肠菌群(FC)与环境因子的相关分析.
可以看出,河道a粪大肠菌群除了与SS和BOD５ 相

关性不强外,与其它所测环境因子显著相关;大肠菌

群除了与SS、TP和BOD５ 相关性不强外,与其它所

测环境因子显著相关.河道 b 粪大肠菌群除与

CODCr和BOD５ 相关性不强,与其它所测环境因子

显著相关;大肠菌群仅与 NH３ＧN 和 TP显著相关.
对于河道c,粪大肠菌群与 TN 和 TP显著相关;大
肠菌群除与SS、CODCr和 BOD５ 相关性不强外,与
其它所测环境因子显著相关.３条河道大肠菌群和

粪大肠菌群呈现明显正相关性,相关系数分别为

０􀆰５４９、０􀆰５２５和０􀆰９０５.

图４　河道水质参数变化

Fig．４　Variationofthewaterqualityparametersinthethreerivers

３　讨论

３．１　河道病原微生物来源与分布

粪大肠菌群主要来源于人和温血动物的粪便,

是总大肠菌群的一部分.粪大肠菌群可以反映水质

受污染的程度(焦春香等,２０１０).本研究中,３条

河道均受到不同程度的病原微生物污染,呈现河道

a＞河道b＞河道c.
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表１　河道a大肠菌群和粪大肠菌群与环境因子的相关分析

Tab．１　Correlationcoefficientsbetweencoliformcounts,fecalcoliformcountsandenvironmentalparametersinRivera

指标 FC SS CODCr BOD５ TP TN NH３ＧN TC

FC １
SS ０．２０１ １

CODCr ０．５２８∗∗ ０．７１５∗∗ １
BOD５ ０．３５８ ０．７５７∗∗ ０．９０４∗∗ １
TP ０．６３２∗∗ ０．２５７ ０．６３５∗∗ ０．４５７∗ １
TN ０．５３６∗∗ ０．４８１∗∗ ０．７６９∗∗ ０．６６５∗∗ ０．６２５∗∗ １

NH３ＧN ０．５６７∗∗ ０．７４３∗∗ ０．９０３∗∗ ０．７８１∗∗ ０．４７９∗∗ ０．７９３∗∗ １
TC ０．５４９∗∗ ０．４１０∗ ０．４７７∗∗ ０．３２３ ０．４３９∗ ０．５８１∗∗ ０．６７６∗∗ １

表２　河道b大肠菌群和粪大肠菌群与环境因子的相关分析

Tab．２　Correlationcoefficientsbetweencoliformcounts,fecalcoliformcountsandenvironmentalparametersinRiverb

指标 FC SS CODCr BOD５ TP TN NH３ＧN TC

FC １
SS ０．３２２ １

CODCr ０．４２９∗ ０．３５４ １
BOD５ ０．１１４ ０．３２９ ０．１４３ １
TP ０．７６６∗∗ ０．２８２ ０．３６０ ０．２２８ １
TN ０．４８８∗∗ ０．０２１ ０．１４２ ０．０８９ ０．１２２ １

NH３ＧN ０．５４９∗∗ ０．２７３ ０．４１７∗ ０．０１０ ０．４６０∗ ０．４１９∗ １
TC ０．５２５∗∗ ０．２１６ ０．０３３ ０．１４７ ０．５９６∗∗ ０．３７６∗ ０．６０６∗∗ １

表３　河道c大肠菌群和粪大肠菌群与环境因子的相关分析

Tab．３　Correlationcoefficientsbetweencoliformcounts,fecalcoliformcountsandenvironmentalparametersinRiverc

指标 FC SS CODCr BOD５ TP TN NH３ＧN TC

FC １
SS ０．３６１∗ １

CODCr ０．２００ ０．３５４ １
BOD５ ０．０６７ ０．３２９ ０．１４３ １
TP ０．５３２∗∗ ０．２８２ ０．３６０ ０．２２８ １
TN ０．５５４∗∗ ０．０２１ ０．１４２ ０．０８９ ０．１２２ １

NH３ＧN ０．４０８∗ ０．２７３ ０．４１７∗ ０．０１０ ０．４６０∗ ０．４１９∗ １
TC ０．９０５∗∗ ０．３６６∗ ０．２２９ ０．０７４ ０．５７３∗∗ ０．５３９∗∗ ０．４６４∗∗ １

　　注:∗∗ 为极显著相关(P＜０．０１);∗ 为显著相关(P＜０．０５).

Note:∗∗indicatesahighlysignificantcorrelation(P＜０．０１),∗indicatesasignificantcorrelation(P＜０．０５)．

　　从连续晴天河道水质理化指标可以看出,河道

a水质基本为劣Ⅴ类,河道 b为Ⅴ类、河道c为Ⅲ
类;若综合考虑病原微生物浓度,河道水质会下降

１~３个级别.吕怡兵等(２００７)对三峡水库的水质

分析也展示了相同的结果,以常规理化指标进行评

价,水库区以III类水为主,考虑微生物后,水质总

体变为IV类和 V类.
河道所处的周边环境和水质状况等因素会影响

环境水体中微生物的分布情况.河道a沿岸雨水经

泵站集中强排至河道,降雨径流集中大量排放至河

道,使得降雨对河道常规理化指标及病原微生物冲

击负荷大,降雨后河道污染物浓度大幅增加.河道

b和河道c径流排放方式相对缓和,降雨后两条河

道污染物浓度增幅较小.这与商君阳等(２０１６)的研

究结果类似,表明地表径流等输入的病原微生物是

水体微生物的重要来源(Pan&Jones,２０１２),能导

致受纳水体粪大肠菌群浓度提高７％~６０％,大肠

菌群提高６０％~９０％.

３．２　病原微生物与理化指标的相关性

水中悬浮物含量是衡量水体受污染程度的指标

之一.降雨天气和污水的排放能够增加悬浮杂质,
使样点悬浮固体增加,因此河道a中悬浮固体浓度

最高,受到污染最严重,粪大肠菌群和大肠菌群浓度

也高于另外两条河道.大多数细菌的生长和繁殖等

生命活动都需要有机物提供物质基础;相反,细菌也

可以分解有机物,一定程度上,水体中有机物的含量

可以由 COD反映,因此COD与细菌数量有一定的

关系.降雨后,３条河道CODCr较晴天有所增加,河
道指示细菌浓度也高于晴天.通过相关性分析,河
道a粪大肠菌群和大肠菌群与 CODCr呈显著正相

关;这与焦俊鹏等(２０００)对杭州湾微生物与环境因

子的研究结果一致.氮磷是微生物生长的重要元
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素,无论是大肠菌群还是粪大肠菌群,都与氮、磷呈

显著正相关,这与沈晓盛等(２０１０)对南汇边滩大肠

菌群和粪大肠菌群与环境因子的结果类似.污水排

放是水体中氮磷重要来源(王鹏等,２０１５),病原微生

物可随污水、雨水及地表径流进入河流,引起河水中

指示细菌和污染物浓度上升,指示细菌(大肠菌群和

粪大肠菌群)与总氮和总磷表现出的相关性,在一定

程度上可以说明粪大肠菌群和大肠菌群与污染物来

源于城市生活污水排放.因河道a存在雨水泵站,
故理化指标浓度比同时间段另外两条河道浓度高,
指示细菌浓度也高于另外两条河道.雨水泵站对河

道b和河道c没有影响,所以这两条河道总氮和总

磷浓度变化相对稳定.不同采样点,对同一环境指

标相关性不尽相同.即使相同采样点,不同环境指

标的相关性也不相同.水质参数浓度过高,对应时

间段内河道中指示细菌浓度也会增加.

４　结论

(１)汛期营养状态相差较大的３条河道粪大肠

菌群浓度相差１个数量级;但大肠菌群浓度差别较

大,雨天的平均浓度与晴天相差２个数量级;降雨均

会导致粪大肠菌群和大肠菌群浓度的增加,但大肠

菌群浓度增加的程度明显高于粪大肠菌群.
(２)３条河道内粪大肠菌群和大肠菌群与环境

因子相关性存在一定差异,但基本都表现为与TN 、

TP和 NH３ＧN显著正相关.
(３)控制河道氮磷营养水平能显著抑制病原微

生物增殖,为河道健康风险防控提供有益的借鉴.
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DistributionsofColiformandFecalColiforminThreeUrbanRivers
andtheInfluenceofEnvironmentalFactors

XUXiaoＧxuan１,KANGLiＧjuan２,YEJianＧfeng２,CHENBoＧzhen３,JIAOZheng１

(１．ShanghaiUniversity,InstituteofEnvironmentalandChemicalEngineering,

Shanghai　２００４４４,P．R．China;

２．ShanghaiAcademyofEnvironmentalSciences,Shanghai　２００２３３,P．R．China;

３．ShanghaiQibaoDwightHighSchool,Shanghai　２０１１０１,P．R．China)

Abstract:MicrobialcontaminationbywaterＧbornepathogensisoneofthemostserioushealthhazardsin
theworldtodayandakeydeterminantofsurfacewaterquality．PreviousstudieshaveshownthattheoverＧ
allwaterenvironmentispoorinurbanriversandstormwaterrunoffisfrequentlytheprimarysourceof
bacteria．Inthisstudy,thewaterqualityandindicatormicroorganismsinthreeurbanriversincentral
ShanghaiCity,withdifferentnutritionalstatusandprimaryfunctions,weremonitoredfollowingfiverainＧ
fallsduringthefloodseasonof２０１７．Thedistributionofpathogenicmicroorganismsandtheircorrelation
withenvironmentalfactorswereanalyzedduringprecipitationeventsandindryweather．Watersamples
werecollectedatfivesitesinthethreerivers:SitesAＧCwereinRiveraandlocated,respectively,５００m
aboveapumpingstationoutfall,inthemixingareaoftheoutfalland５００mbelowtheoutfall;SiteDandE
werelocatedinthemiddlereachofRiversbandc．Twowatersampleswerecollectedateachsite,onefor
determinationofwaterqualityparameters(SS,CODCr,BOD５,TP,TNandNH３ＧN)andtheotherfordeＧ
terminationofmicrobiologicalindicators,fecalcoliform (FC)andtotalcoliforms(TC)．Theaveragefecal
coliformcountinRiverawas１．７２×１０３MPN/mLindryweatherand３．３４×１０３MPN/mLduringrain,neiＧ
thermeetingtheClassV waterqualitystandard．TheaveragefecalcoliformcountsinRiverbandcreＧ
mainedat１０２MPN/mLinbothdryandwetweather．Indryweather,theaveragecoliformcountinRiver
awas５．１５×１０３CFU/mL,twoordersofmagnitudehigherthaninRiverb (３０CFU/mL)andRiverc
(９９CFU/mL)．In wet weather,theaveragecoliform countin Rivera was１．０４×１０５CFU/mL,

２８９CFU/mLinRiverband１４７CFU/mLinRiverc．Rainfallincreasedfecalcoliformandcoliformcounts
inallthreerivers,buttheincreaseincountswassignificantlyhigherforcoliformthanfecalcoliform．The
correlationbetweenfecalcoliformandenvironmentalfactorswasdifferentfromthecorrelationbetweencoＧ
liformandenvironmentalfactors,butbothdisplayedasignificantpositivecorrelationwithTN,TPand
NH３ＧN．Theseresultsindicatethatcontrollingnitrogenandphosphoruslevelscansignificantlyreducethe
proliferationofpathogenicmicroorganisms．ThisstudyprovidesbasicdataforevaluatingthecurrentcondiＧ
tionandhealthriskofurbanrivers．
Keywords:urbanrivers;fecalcoliform;coliform;bacterialdistribution;environmentalfactors
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