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摘   要：全球气候变暖背景下，极端天气事件如持续高温、暴雨和干旱频发，进而通过增加陆源

输入或改变微生物的生存条件，直接或间接地增加饮用水系统及水源地水体中的病原微生物风

险，对饮用水生物安全构成威胁。因此，饮用水生物安全问题亟待深入研究和关注。得益于病原

微生物检测技术和风险评估模型的不断发展与优化，我们能够更全面地理解并评估气候变化背景

下的流域饮用水微生物风险。本文旨在探讨极端气候条件下流域饮用水微生物风险的来源，并系

统地归纳和分析了不同类型的微生物污染及其引发的健康风险。特别强调了高通量定量微生物风

险检测方法和风险评估模型在饮用水病原微生物管控中的重要性。最后，本文提出了未来在气候

变化背景下对流域饮用水病原微生物进行有效管控的研究思路和方向，为相关领域的研究提供了

理论基础和实践指导。 
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Abstract: In the context of global warming, the rising frequency of extreme weather events, 
including high temperatures, rainstorms, and droughts, will directly or indirectly increase the risks 
of pathogenic microorganisms entering drinking water systems and source waters. This is 
attributable to an increase in terrestrial inputs or alterations to the conditions that facilitate 
microbial survival and growth. It is therefore imperative to give priority to the issue of drinking 
water biosafety. The development of novel pathogen detection methods and risk assessment models 
enables a more comprehensive understanding and assessment of the microbiological risks 
associated with drinking water in watersheds under climate change. This review outlines the 
sources of microbiological risks associated with drinking water in watersheds experiencing 
extreme climatic conditions and summarizes various microbial contaminations and their risks to 
human health. Furthermore, it emphasizes the significance of high-throughput quantitative 
microbial risk detection methods and assessment models in the control of microbiological risks to 
drinking water. Finally, it provides novel insights into the effective management and control of 
pathogenic microorganisms in drinking water under climate change. 
Keywords: extreme climate; drinking water sources; microbiological risk; terrestrial inputs; risk 
detection and assessment 
 
 

微生物安全是确保水质安全的基本条件。

经水传播的病原微生物包括细菌、病毒、原

虫，以及一些其他微生物来源的污染，如抗生

素抗性基因(antibiotic resistance genes, ARGs)
和藻毒素等[1]，这些微生物污染可通过地表径

流、城市供排水系统、农业活动等路径传播，

在一定程度上威胁人体健康。气候变化加剧了

极端天气事件的频发[2]，而极端天气事件造成

的水温升高、降水强度增加、低流量期延长等

现象，可能通过直接或间接的方式增加水源或

管网中的病原微生物风险 [3-4]，甚至导致许多

国家和地区在极端天气事件后出现经水传播疾病

的暴发[5]。例如，高温和强降水已被证实会增加

隐孢子虫 [ 6 ]、贾第鞭毛虫 [ 7 ]、粪便大肠杆菌

(Escherichia coli)[8]以及沙门氏菌[9]等介水病原

微生物的浓度，其他极端天气如热浪、干旱等

也会通过调控降水及地表径流量而影响水源中微

生物污染的浓度[10]。因此，面对我国亟须提高 
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饮用水生物风险防控能力的科技需求，发展高

通量、高灵敏度、短周期的病原微生物检测技

术和科学的风险评估手段，对于有效监管饮用

水中的微生物污染至关重要，是确保饮用水安

全、实现病原微生物管控的重要环节。 

1  极端气候背景下流域饮用水

微生物风险的来源 

极端天气事件对流域饮用水微生物安全的

影响是多因素驱动的，如水文、温度、养分可

用性等的改变[11]都会影响地下水[12]、饮用水水

源[2]，甚至污水处理系统中[13]的微生物群落的

多样性和结构。同时，极端天气事件对流域饮 

用水微生物安全的影响也是多过程耦合的，

如极端降水(暴雨)导致农业和畜禽养殖场排水

增加、城市污水管网超负荷溢流、地表径流

增强，以及水体中病原微生物的赋存条件改

变等过程均会增加流域水体中病原微生物污

染风险(图 1)。 
 

 
 

图 1  极端气候背景下流域饮用水微生物风险来源示意图   图片在 BioRender.com 中完成 
Figure 1  Different sources of microbiological risks to drinking water in watersheds under climate extremes. 
Created with BioRender.com. 
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1.1  不同污染源对流域水体病原微生物污

染的贡献 
农业占据着全球水资源的 70%，因此农业

活动更容易对环境和周边生态系统造成污染[14]。

在农村地区，有相当多的农业非点源污染物，

如畜牧业、水产养殖废水和化肥农药污染物，

其径流往往含有高浓度的人畜共患疾病病原微

生物(如大肠杆菌、微小隐孢子虫)和抗生素抗

性基因(ARGs)，尤其是将粪便用作粪肥时会产

生更浓密的病原微生物[15-16]。高收入国家和中

低收入国家同样面临着农业污染威胁饮用水安

全的风险。例如，美国国家水质清单显示，美

国受污染水体中高达 50%的污染物和病原微生

物来自农业和农业生产[17]；在加州萨克拉门托-
圣华金三角洲地区，农业污染物威胁着 2 500 万

人的饮用水源和 42.5 万 hm2 农田的灌溉水源的

水质安全[18]；同样在越南地区，由于经常在农

业中使用家庭污水以及人类或者动物粪便，造

成了潜在的肠道疾病健康风险，而极端降雨事件

会加剧农业污染源对水资源的污染[19]。 
城市污水管网超负荷溢流也是导致流域饮

用水微生物健康风险增加的潜在原因之一[20]。

据报道，正常情况下污水处理厂的结核病分歧

杆菌感染致病主要通过气溶胶传播，通过污染

地表水受感染的可能性小，但是极端气候下，

污水溢流或者污水厂处理效能下降都会增加通

过地表水感染的风险 [21]。Larsson 等报道了瑞

典发生的一次大规模水源诺如病毒感染暴发的

流行病学情况，是由于极端降雨后污水处理

系统超负荷运转，未经处理的污水污染水源

导致的[22]。污水处理厂是病原微生物污染的一

个重要点源；极端降水事件后污水处理厂中沙

门氏菌属、诺如病毒、肠道病毒等病原体的浓

度会升高[23]。Payment 等[24]的研究揭示，在圣

劳伦斯河地区由于卫生设施差、合流下水道溢

流或地表径流增加等原因，造成当地污水处理

厂病原微生物数量增加，人类肠道病毒的最大值

为 62 个感染单位/L，贾第鞭毛虫为 38 个卵囊/L，
隐孢子虫为 15 个卵囊/L。极端降水事件会增加

湍流，导致水底沉积物中的病原微生物、土壤

和陈年粪便物质悬浮[25]，从而增加水体中介水

病原微生物的浓度[26]。Federigi 等[23]的研究表

明，降雨后污水处理厂水体浊度增加，伴随着

大肠菌群、大肠杆菌、肠球菌 (Enterococcus 
spp.)和肠道病毒浓度的升高。因此，农田、畜

禽养殖场、城市污水处理厂都是病原物生物重

要的源和汇[27]，极端气候事件的增加进一步加

剧了这些污染源对水资源和公共卫生安全的威

胁，因此需要加强污染控制和水质监测，以保

护环境和人类健康。 

1.2  地表径流对水源病原微生物污染的影响 
不同污染源排放的污染物会随着地表径流

迁移扩散到地表水，甚至地下水中。一方面，降

雨量和暴雨强度的增加加大了污染物包括病原微

生物向地表水和地下水的输送[28]，淤塞的排水管

也能引发洪水并增加病媒对疾病的传播[29]。另一

方面，干旱造成河流流量减小，导致水中污染

物浓度上升，比如亚马孙河流域霍乱暴发表现

出明显的季节性，可能与旱季时期河流的低流

量导致池塘中病原微生物浓度较高有关[30]。此

外，干旱后发生极端降水的可能性增加，这也

会显著影响微生物群落结构。因此，降水、河川

径流和饮用水生物污染之间的关系十分复杂。 
分枝杆菌属和军团菌属均是土壤和水体的

天然栖息者，它们主要通过地表水进入人工水

系统[31]，而在极端天气的降雨事件中，地表径

流量和泥沙输入的增加使得土壤侵蚀加速，土

壤中的病原微生物被冲入水体中导致水源中

的细菌、病毒和寄生虫等病原微生物丰度的

增加 [32-33]。Tryland 等 [34]的研究发现，暴雨后
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城市合流下水道溢流，粪便指示细菌和人类病

原微生物通过地表径流进入水体，从而使水中

病原微生物浓度增加了 10−1 000 倍。减少地表

径流对水源微生物风险的影响至关重要，这可

以通过改善污水处理、控制农业和工业废水排

放、加强环境监测和管理等手段来实现。 

1.3  气候变化引起的水体赋存条件改变增

加水体病原微生物污染 
随着温度升高和降雨模式的变化，水体温

度、溶氧、营养物质含量、颗粒物含量，以及

混合和扩散性等因素均会发生相应改变，进而

影响水生微生物(包括病原微生物)的生长、繁

殖和传播[35]。暴雨事件引发的水体流速增加、混

合和扩散加剧会增加河流中的各种污染物的输送

速率，使得微生物污染更容易传播到水源中[36]；

水中的营养物浓度达到峰值[37]，颗粒物和浊度

会增加，而颗粒物可作为病原微生物的庇护所

会导致水体中病原微生物的富集[38]，从而改变

水体中原有的微生物群落结构[39]。因此，气候变

化引起的水体赋存条件改变会导致病原微生物激

增，进而增加经水传播病原微生物的感染风险。 
Griebler 等[40]研究发现，气候变暖对全球

地下水温度具有潜在的影响，而地下水温度的

变化与水体化学成分和质量、生物体的新陈代

谢密切相关，进而影响生物地球化学循环过程

和生态系统功能。例如，极端高温引发的水温

升高将减少水中溶解氧浓度[41]，进而导致食物网

内相互作用的失衡，促进藻类繁殖和病原微生物

的生长 [42]。水温升高不仅对水源地水体有影

响，对饮用水输配系统也有影响。据报道地下

水变暖可能导致饮用水输配系统中的温度超过

临界阈值，从而促进军团菌等病原微生物的增

长[43]，对健康产生潜在影响；也可以直接或间

接促进氯胺消毒管网中氨氧化细菌 (ammonia 
oxidizing bacteria, AOB)的生长，而 AOB 代谢

产物及细菌残体将作为基质促进包括病原微生

物在内的异养细菌的生长[44]，表明在全球变暖

背景下，管网中 AOB 的赋存可能会显著放大

系统中的微生物风险。综上所述，气候变化引

起的水体赋存条件变化会通过多种途径增加饮

用水病原微生物风险。 

2  气候变化下不同类型的水体

微生物污染及其造成的健康风险 
2.1  介水病毒污染及其引发的健康风险 

水体病毒污染对人类健康构成直接威胁，特

别是肠道病毒，包括诺如病毒和轮状病毒等[45]。

经水传播的病毒能够感染人的胃肠道，并通过

被感染人群的粪便排出体外，带来水污染风险；

呼吸道病毒通常经飞沫传播，但有些呼吸道病 
毒也存在于粪便中，可能会带来潜在的水污染风

险[46]。当前，我国饮用水卫生标准中尚未包含

病毒指标，但已经提出了生活饮用水应经消毒处

理及对消毒的具体控制要求，同时规定了浑浊度

的限值，一定程度上确保饮用水生物安全[47]。 
病毒引发的经水传播流行病事件多与饮水

污染有关，尤其在农村地区，水源多为浅层地

表水，极易受到污染。Jean 等针对在我国台湾南

部一个村庄暴发的肠道病毒流行病进行研究[48]，

结果显示在降雨量>31 mm/h 时，该村井水中

检出肠道病毒，且降雨率与肠道病毒感染病例

之间存在显著关联，感染原因可能是受肠道病

毒污染的土壤和地表水，在强降雨的条件下迁

移到地下水中进而污染了该村庄的井水。Le 
Guyader 等[49]研究发现，洪水后贝类养殖潟湖

附近出现了 200 多例与食用牡蛎有关的胃肠炎

病例，患病个体样本中检出肠道病毒，很可能

是洪水事件造成污水处理厂不堪重负，未经处

理或处理不完全的含有肠道病毒的污水流入贝

类养殖床，从而增加了人类感染疾病的风险。 
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2.2  介水细菌污染及其引发的健康风险 
水中的细菌污染可能会导致多种疾病，特

别是消化道疾病，包括腹泻、呕吐、恶心、发

烧 等 症 状 。 世 界 卫 生 组 织 (World Health 
Organization, WHO)报告，每年约有 300 万−  
500万例霍乱病例和 1万−12万人因霍乱死亡[50]，

研究人员指出霍乱感染与受污染的水之间存在

关联[51]。强降水、洪水、飓风或其他自然灾害

可能破坏水处理系统或直接影响水源的质量，

从而增加细菌污染的风险。 
弯曲杆菌、致病性大肠杆菌、志贺菌属、

霍乱弧菌、军团菌等是常见的介水致病菌[52]，

已有研究显示强降水或降雨量与弯曲杆菌[53]、

大肠杆菌 [54]、志贺氏菌 [55]、沙门氏菌 [56]感染

发病率有显著关联。气候变化背景下，预计

到 2080 年，斯堪的纳维亚地区的弯曲杆菌病

的发病率将翻倍 [57]，主要原因是极端气候事

件增多促进了细菌繁殖，导致水源地和饮用

水系统中致病菌的暴发与传播 [58]。暴雨和洪

水增加了人类与泥泞环境的接触，也为致病

菌的传播创造了有利条件，使人们更容易接

触病原微生物进而对人类健康产生巨大的威

胁。据 Qadri 等[59]报道，2004 年 7 月洪水之

后，孟加拉国发生了一场产肠毒素大肠杆菌

和霍乱弧菌感染致腹泻的疫情，这场感染暴

发期间总患病人数大于 17 000 人。Kuhn 等[60]

对暴雨后丹麦城镇发生的水源性空肠弯曲杆

菌感染暴发的疫情进行了血清流行病学研

究，结果显示暴雨后雨水排放和污水处理系

统堵塞导致饮用水污染，并且饮用水消耗量

越高的人群空肠弯曲杆菌感染发病率显著增

加。Lee 等[56]研究了美国乔治亚州的降水与沙

门氏菌感染发病率之间的关系，研究显示极端

降雨导致沙门氏菌感染患病风险增加了 5%。因

此应加强对自然灾害的预防和应对，确保饮用水

水源地环境的安全，最大程度地减少水体细

菌污染带来的健康风险。 

2.3  介水原虫污染及其引发的健康风险 
污染饮用水的致病性原虫主要是肠贾第鞭

毛虫、隐孢子虫和溶组织内阿米巴，它们属于

寄生于人和动物内的肠道原虫，在供水中存活

时间较长[61]。2017−2022 年期间报告的全球水

传播寄生虫原生动物疫情中，总共有 416 起归

因于寄生原生动物的经水传播，其中隐孢子  
虫占暴发的 77.4%[62]。我们在 Bourli 等[62]和 Ma
等[63]整理的由隐孢子虫属引起的全球水传播疾

病暴发清单基础上，增加了近 2 年的病例事

件，分析后发现从时间上来看，2014−2018 年

间由隐孢子虫引发疾病的确诊病例数偏高(图
2A)；从病例确诊地域来看，发达国家如美国

和澳大利亚，由隐孢子虫引起的全球水传播疾

病确诊病例占比极高(图 2B)。这说明即使在拥

有完整水源保护和先进处理技术的发达国家，

微生物污染物也可能出现在从源头到水龙头的

整个饮用水供应链的各个环节[64]。 
极端气候事件与饮用水原虫暴发风险的关

系，是一个备受关注的话题。研究显示，降雨

模式和温度对原虫的传播[65]和原虫病发病率[27]

有显著影响。在雨季和降雨径流期间，饮用水

和地表水源中隐孢子卵囊的浓度显著增加[66]，

暴发人型隐孢子虫病[67]，严重时在供水系统服

务范围内约一半的人(40 多万)出现腹泻，甚至

导致 69 人死亡[68]。Ikiroma 等[69]的研究结果显

示，除了降雨，高温也会增加隐孢子虫感染风

险，主要是因为温度升高会增加地表水相关的

水上活动，从而增加隐孢子虫卵囊的意外摄

入。因此气候变化背景下，需要完善饮用水

微生物检测系统，加强对水源的监测和管

理，以减少隐孢子虫属等水生原虫对人体健

康的潜在威胁。 
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图 2  2002−2024 年由隐孢子虫引起的全球水传播疾病确诊病例 
Figure 2  Global waterborne diseases caused by Cryptosporidium from 2002 to 2024. A: A bar chart of 
confirmed number of global waterborne diseases caused by Cryptosporidium in different years. B: A bar chart 
of regional differences in confirmed numbers of global waterborne diseases caused by Cryptosporidium. 
 

2.4  水中藻毒素污染风险 
气候变化引发河湖水库藻华频发，而藻类

产生的藻毒素污染是公共健康关心的，因其摄

入后有剧毒，会引起急性肝功能衰竭[70]，且具

有促癌活性[71]，而常规水处理方法只能去除部

分微囊藻毒素[72]。1995 年，加拿大 Manitoba
地区的调查表明，城市供水以及经处理后的池

塘水微囊藻毒素的检出率仍高达 68%[73]。澳大

利亚 Palm 岛水源地发生蓝藻水华，经硫酸铜

处理 1 周后，在儿童为主的 140 人中出现了呕

吐、肝大和肾功能异常，主要是水中蓝藻毒素

引起的[74]。我国江苏海门和广西福绥的流行病

学调查发现，原发性肝癌发病率与水源地水体

中的微囊藻毒素有密切关系[75]。 
强降雨会通过增加陆源输入，导致土壤中

大量的养分、有机质以及化学物质进入水体，为

藻类繁殖提供了营养条件，促进其生长[76-77]。李

飞鹏等的研究发现，暴雨会导致水体营养盐浓度

成倍增加，引起浮游藻类生物量的骤然升高[78]。

此外，强降雨可以引起水体的混合和对流增

加，导致沉积在底部的藻类或藻毒素重新悬浮

到水体中，增加水体中藻毒素浓度[79]。因此，

极端降水导致的陆源输入增加会加剧藻毒素对

人类健康、饮用水源地和供水安全的潜在威胁。 
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2.5  水中耐药菌和耐药基因污染风险 
中国是全球抗生素生产量和使用量最大的

国家，抗生素的错误和过度使用导致其在污水

处理厂 [80]、土壤 [81]、河流 [82]等不同环境中残

留，进而增加细菌耐药性[83]。环境中的 ARGs
能够加速细菌耐药性的扩散和传播[84]。地表水

和地下水是居民饮用水的主要来源，其水质直

接关系到人体健康 [85]。然而，Shao 等 [86]研究

表明，地表水蕴藏着种类繁多的抗生素耐药基

因。Zhang 等[87]利用宏基因组技术对中国中部

地表水和地下水中 ARGs 污染进行了调查，结

果表明，降雨会加强地表水和地下水中抗性基

因的传输与联系，并且地表水和地下水中

ARGs 之间的相关性在雨季更强。 
耐药性病原微生物在人与人之间、家畜之

间，以及动物与人之间的传播可以是直接的，

也可以是通过外部环境间接传播。地表水为耐

药菌及其耐药基因的传播提供了便利[88]。暴雨

会增强径流和冲刷效应，携带地表不同来源的

耐药菌及其耐药基因进入河流和湖泊等水环境

中[89]，导致耐药菌和耐药基因的污染风险显著

增加[90]，甚至会随着水流发生长距离传播[91]。

对于耐药菌的传播，未经处理的污水排放到水

体中所带来的风险要比经处理后排放的废水大

得多[92]，因此需要加强对水体耐药菌和耐药基

因污染的监测和管理，以减少对生态系统和公

共健康的潜在影响。 

3  微生物在水体中的传播风险

评估 
3.1  病原微生物风险检测方法的应用 

水生系统中的细菌、病毒、原虫等病原微

生物对全球的公共卫生构成严重威胁[93]，因此

病原微生物检测在水系统病原微生物风险监测

和评估中发挥着重要作用。传统的饮用水病原

微生物检测依赖于指示微生物，如粪便指示菌

(fecal indicator bacteria, FIB)。常见的 FIB 包括

大肠杆菌和肠球菌属。然而，依赖培养的方法具

有局限性，包括检测病原微生物类型有限[94]、检

测周期长[95]、病原微生物培养困难[96]等。分子

生物学技术的应用使得饮用水微生物风险检测

经历了巨大的转变[97]，PCR、qPCR 和微阵列

检测已成功用于识别和定量饮用水和废水中的

病原微生物[98]。例如，Lee 等[99]使用寡核苷酸

微阵列和 qPCR 成功检测出城市废水中的多种

细菌病原微生物，其中包括产气荚膜梭菌、粪肠

球菌、大肠杆菌、肺炎克雷伯菌和铜绿假单胞菌

等。邓闵等[100]对目前水体中不同致病菌分子生

物学检测方法及其检测限，以及各检测方法的

优势与不足进行了综述。高通量技术能够检测

到低丰度或难培养的微生物，弥补传统检测的

不足 [101]。因此，现行指标与高通量技术结合

能够增强监测的全面性和准确性[102]。 
新一代测序和定量技术的发展开启了病原

微生物广谱检测和快速定量的新时代。常规高

通量测序技术能够测定物种相对丰度和群落结

构，而绝对定量技术可以反映物种的真实数量

变化。例如，为了能够快速、全面地同时检测

多种水传播的人类致病细菌(human pathogenic 
bacteria, HPBs)，有研究者开发了基于高通量实

时 荧 光 定 量 PCR 技 术 (high-throughput 
quantitative polymerase chain reactions, HT-qPCR)
的芯片工具，称为 HPB-Chip[103]，该芯片能够

在 33 nL 的反应体积中同时完成 10 752 个扩增

反应，对多达 192 个样本中的 27 种 HPBs 进行

检测和定量分析。此外，三代纳米孔测序技术

的应用显著提高了水体环境流行病学监测的效

率[95]。香港大学张彤教授团队利用三代纳米孔

高通量测序结合细胞内标法，开发了一种快速

(1 h 测序)的绝对定量方法[104]，用于定量和评
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估污水处理厂中病原微生物和 ARGs 的去除情

况；该方法允许在近实时条件下进行病原微生

物和 ARGs 的监测，为基于污水的流行病学监

测和定量风险评估提供了新的工具。细胞内融

合 基 因 技 术 (emulsion, paired isolation and 
concatenation PCR, epicPCR)是近年来新发展的

可用于 ARGs 及其宿主检测的有效技术。有研

究者比较了长读长宏基因组测序、短读长宏基

因组测序以及 epicPCR 在检测污水中的 ARGs
及其细菌宿主方面的灵敏度和一致性 [105]，发

现检测到的宿主范围多样性依次是 epicPCR>
长度长测序 > 短读长测序。本课题组利用

epicPCR 技术探究了典型抗性基因 sul1 及其宿

主在污水处理厂中的时空分布特征和传播机

制，发现相对于空间地理位置，季节转换更容

易影响 sul1 基因的传播过程和宿主细菌的分

布，并揭示了垂直遗传和水平转移途径在抗性

基因 sul1 的传播过程中均发挥着重要作用[106]；

根据相对贡献比例，水平转移(53.75%)主导了 sul1
基因在污水处理厂活性污泥中的传播过程[106]。 

宏基因组学结合高通量测序和先进的生物

信息学技术可用于检测环境样本中的病原微生

物 [107]，并识别潜在的微生物风险。本课题组

构建了包含 247 个人类致病菌的清单及每一个

物种的基因组特异性标记 (genome specific 
marker, GSM)[108]，通过分析从不同环境获得

的 474 个宏基因组样本序列中这些人类致病菌

的类型、丰度和多样性，发现空气中致病菌检

出率、多样性和丰度均高于其他生境，该方法

对环境中低丰度致病菌也能进行有效检测。

Fang 等采用宏基因组测序技术确定城市娱乐用

水中致病菌的多样性，研究结果显示水中悬浮

颗粒可能会影响致病菌的分布[39]。此外，一些

研究表明，宏基因组方法成功应用于识别和评

估病毒的多样性[109]。例如，Rosario 等基于宏

基因组学分析发现，再生水中的病毒样颗粒比

饮用水多 1 000 倍，每毫升约有 108个病毒样颗

粒(virus like particle, VLP)，且再生水和饮用水

中的大多数病毒都是新型病毒[110]。 
病原风险检测方法可以动态监测环境中病

原微生物的变化，为定量微生物风险评价模型

(quantitative microbial risk assessment, QMRA)
提供最新的数据，及时更新风险评估 [100]。在

饮用水安全、食品安全、医疗环境等领域，病

原风险检测方法和 QMRA 常常联合应用为风

险管理和决策提供科学依据。 

3.2  定量微生物风险评估模型的应用 
QMRA 是以微生物污染为风险源，人体健

康为风险受体，根据危害的毒理学特性或感染

和毒性特征以及其他资料，确定病原微生物的

摄入量及其对人体产生不良作用的概率，并用

数学模型描述二者之间的关系[111]。Haas 等于

1983 年首次尝试将化学剂量反应模型用于描述

病原微生物引发的感染风险，建立了剂量-反
应数学模型，并最早对饮用水微生物的危险度

进行了定量研究[112]。美国环保署也于 1989 年

开始运用数学模型定量分析饮用水中的微生物

风险[113]。Rose 等使用指数模型描述了贾第鞭

毛虫感染的风险[114]。1999 年，Haas 等出版专

著《定量微生物风险评价》，系统描述 QMRA
的全过程 [115]。这些数学模型的建立，奠定了

QMRA 的基础。QMRA 的实施包含 4 个步骤，

分别是危害识别、暴露评估、剂量-反应分析

和风险表征[116]。 
QMRA 已成为一种被广泛认可的模型，成

功应用于从源头到龙头的各供水环节 [117]。通

常以典型介水病原微生物，如大肠杆菌、粪大

肠菌群、弯曲杆菌、诺如病毒、隐孢子虫和贾

第鞭毛虫作为参考病原微生物，进行微生物在

水中传播的风险评估。根据 Hofstra 等开发的
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模型，全球每年大约排放 3×1017 个隐孢子虫卵

囊至地表水，其中我国是排放量最大的国家之

一[118]。Cao 等进行的居民饮用水风险评估调查

显示，我国多个省市隐孢子虫年感染概率在

3.79×10−4−1.10×10−2 之间，超出了美国环保署

提出的阈值 1×10−4 [119]。饮用水和娱乐用水引

起的隐孢子虫疾病负担为 0−1.01×10−5 每人每

年伤残调整寿命年(disability-adjusted life-years 
pppy, DALYs pppy)，高于 WHO 提出的水传播

疾病负担耐受阈值 (1×10−6 DALYs pppy)。此

外，Huang 等对中国重庆三峡水库流域城乡地

表水和地下水隐孢子虫和贾第鞭毛虫感染进行

风险评估 [120]，结果显示隐孢子虫病和贾第鞭

毛虫病在城市地区的累积疾病负担分别为

5.77×10−5 DALYs pppy 和 4.63×10−6 DALYs pppy；
在农村地区分别为 6.35×10−4 DALYs pppy 和

8.84×10−5 DALYs pppy。Yan 等的最新研究结果

显示，暴露浓度和饮用水体积对于健康风险的

贡献与饮水中的病原微生物类型(大肠杆菌 vs.
粪大肠菌)和水源类型(钻孔水 vs.井水)密切相

关 [121]。定量评估再生水中病原微生物引发的

健康风险对于保障水资源安全循环利用有重要

意义 [122]。史亮亮等对于中国某地区的再生水

样品进行 QMRA 评估发现，致病性大肠埃希

氏菌和沙门氏菌的基准浓度和水环境浓度较为

接近，而隐孢子虫和贾第鞭毛虫的水环境浓度

值比基准浓度值高 4−6 个数量级[123]。此外，

在水质模型中纳入时空变化的灭活过程对于评

估病毒感染风险至关重要。最近的一项研究首

次将病毒浓度测量、病毒迁移和时空变化灭活

模拟以及 QMRA 相结合，成功用于娱乐用水场

所的水传播病毒风险评估[45]。生物在水体中的传

播风险评估不仅有助于识别和理解微生物对公众

健康的潜在影响，还为制定有效的饮用水生物风

险管理和控制策略提供科学依据。 

4  总结与展望 
气候变化对饮用水的生物安全构成了显著

的影响，它通过改变水体中微生物的数量和生

理特性增加了微生物污染的风险。与理化指标

相比，微生物指标具有隐蔽性和潜在的快速变

化性，这使得它们在评估饮用水质量方面扮演

着关键角色。极端气候事件，如强降水、高温

和干旱，对流域的饮用水生物安全及人类健康

产生了多方位和多过程的交互影响。鉴于此，

未来的研究应加强从水源地到供水系统的全链

条的病原微生物检测与监测技术的发展。 
(1) 建立完善的病原微生物监测和预警系

统。构建一个全面的病原微生物监测和预警系

统对于保障饮用水安全至关重要。应定期对水

源地的水体进行微生物污染物浓度的监测，以

跟踪其变化趋势。水厂也应建立在线生物风险

监测预警系统，以实时监控水质状况。除了细

菌和病毒，水传播的原生动物和寄生虫如贾第

鞭毛虫和隐孢子虫，也应受到重视。我国对这

些微生物的检测已逐渐加强。自 2023 年 4 月 1 日

起，根据最新修订的《生活饮用水卫生标准》

(GB 5749—2022)[124]，贾第鞭毛虫和隐孢子虫

被列为水质的扩展指标。进一步地，自 2023 年

10 月 1 日起实施的《生活饮用水标准检验方法》

(GB/T 5750—2023)中 [125]，不仅对“两虫”进行

了常规定义，还对其外形特征进行了详细的描

述，并新增了相应的检测方法。为了有效防治

不同类型的介水病原微生物，必须深入研究不

同地区和水体环境下这些微生物的本底浓度、

分布特征及其影响因素。这些研究结果对于制

定具有针对性的防治策略至关重要，有助于维

护公共健康和提高饮用水的生物安全性。 
(2) 发展和优化病原微生物高通量检测方

法。当前，病原微生物的高通量检测方法在复
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杂环境样本中对致病菌的定量和多样性分析方

面仍面临重大技术挑战。特别是，由于致病菌

株与其亲缘关系较近的非致病菌在基因序列上的

高度同源性，不当选择特征目标片段可能导致环

境样本中出现假阳性结果。此外，由于致病菌在

环境样本中的相对丰度较低，假阴性的风险同

样存在。针对这些挑战，未来的研究应致力于

开发具有高通量和高特异性的病原微生物检测

技术。同时，便携、快速且高效的致病菌浓缩

富集技术的开发也是提升检测灵敏度的关键，这

将有助于更准确地识别和评估微生物风险，从

而为饮用水安全提供更为可靠的科学依据。 
(3) 强化对水源保护区的水质保护。水质

的优良是保障饮用水安全的根本。在流域内实

施有效的水土保持措施，例如增强植被覆盖、

防治土壤侵蚀和冲刷，能够显著降低土壤中微

生物污染物直接进入水体的风险。此外，通过

设立水源地保护区，加强对动物源、生活源等

人类活动排放病原微生物的源头管控，可以有

效减轻微生物污染物对饮用水源的潜在影响，

保护水源地，从而降低经水传播的疾病风险。 
(4) 加强跨地区、跨学科的交叉合作，提升

流域饮用水生物安全保障能力。气候变化背景

下增加的极端天气事件会加剧环境干扰，增强

病原微生物的跨地域和跨物种传播的可能性，

因此未来针对流域水体病原微生物的监测需要

加强地区之间的协作与信息共享，统筹上下游、

左右岸、地表地下的水资源管理。通过融合前

沿的人工智能算法、高效的实时监测系统、先

进的大数据模型构建技术，以及综合多组学的

深度分析方法，实现对水体微生物动态变化的

精准追踪和细致洞察。这些跨学科技术手段的

集成应用，不仅提升了我们对水环境微生物生

态系统认知的深度和广度，而且极大地增强了

我们对饮用水生物安全保障的能力。 
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