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摘  要：粪便污染指示菌(Fecal Indicator Bacteria，FIB)，如大肠杆菌、肠球菌和耐热大肠菌等是用

于指示水体中污染程度的微生物，但近年来的研究表明岸滩逐步成为 FIB 的重要储存库。微生物源

示踪技术(Microbial Source Tracking，MST)等方法被广泛应用于溯源岸滩 FIB 污染，但 FIB 进入岸

滩环境后的生消机制尚不明确，因此影响 FIB 在岸滩上生存、消亡的各类因素仍是目前研究的热点。

基于此，本文综述了岸滩生态系统中 FIB 的来源，同时结合国内外研究进展分析了影响 FIB 生存的

非生物因素、生物因素及间隙流动等其他影响因素，并针对岸滩环境中 FIB 对人体健康的潜在风险

提出相关建议，以期降低游客的患病风险，保障公共健康安全。 
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Abstract: Fecal indicator bacteria (FIB) such as Escherichia coli, Enterococcus and thermotolerant 
Escherichia coli are indicator microorganisms used to indicate the degree of pollution in water bodies, but 
recent studies have shown that beaches have gradually become an important repository of FIB. Microbial 
source tracking technology are widely used to trace the source of FIB pollution on beaches, but the 
survival mechanism of FIB after entering the beach is unclear. Therefore, the influencing factors on 
survival of FIB on the beach are still the current research focus. This article reviews the sources of FIB in 
coastal and beach ecosystems, and analyzes influencing factors such as non-biological factors, biological 
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factors, and interstitial flow that affect the survival of FIB. In addition, suggestions are provided 
addressing the potential risks of FIB to human health in the beach environment. 

Keywords: coastal beaches, fecal indicator bacteria, sources, influencing factors 
 
 

现今旅游业发展迅速，每年会有大量游客到

浴场及岸滩娱乐。但由于各地娱乐水域附近环境

质量不同，因此游客与浴场海水以及岸滩接触会

增加患病风险。国外研究者自 20 世纪 50 年代开

始，调查游泳活动带来的健康风险问题并进行病

原微生物的监测[1]。结合流行病学研究发现，粪

便污染指示细菌(Fecal Indicator Bacteria，FIB)生

理习性与肠道病原菌较为相似，在外界生存时间

也基本一致，以之作为水质标准进行检测能够更

直观地评估人体暴露在该环境中而感染肠道疾病

的风险。 

岸滩作为粪便指示菌和病原体微生物的栖息

地和储存库，引起了学者们对于岸滩以及娱乐水

域中病原生物引发的与人类健康相关问题的广泛

关注。岸滩上生存的 FIB 受多种因素影响：环境

因素如降雨、光照、温度等；生物因素如生物膜

的形成以及种群生态学与遗传学等；岸滩上迁移

作用的影响。岸滩上的微生物迁移不仅发生在整

个岸滩的水平方向[2]，也发生在地下水位的垂直

方向[3]，包括沙孔内的间隙流、沉积物迁移、波

浪作用和地面径流的过程。研究岸滩内存在的 

FIB 和潜在污染源对于公共卫生的影响[4]，能够更

全面地评估和预测可能引起的健康风险变化，并

作为监测娱乐水域安全的方法。Fan 等在前期海

洋病原微生物相关工作的基础上[5-7]，编制了海洋

粪便污染指示菌——粪大肠菌群测试纸片法，实

现了海洋环境中粪大肠菌群的快速检测，并将此

技术纳入我国海洋行业标准[8]，用于监测及评价

我国海洋环境粪便污染状况[9-10]。 

1  岸滩生态系统中的 FIB 

岸滩中的许多微生物是适应了岸滩环境的外

源微生物，包括源自污水或动物粪便的 FIB (大肠

杆菌、粪便大肠菌群和肠球菌)及其他病原菌。进

入岸滩的 FIB 可能会经历包括种群复制、长期持

续、迁移到其他区域和死亡等过程(图 1)。从生态

和公共卫生的角度来看，FIB 作为评估岸滩卫生状

况的指示生物，需要确定其来源以及对环境造成

的影响。 

FIB 可以通过多种途径到达岸滩，包括动物粪

便、点源和非点源污染等(表 1)。Anderson 等发现

不同动物携带的 FIB 可能在水体和沉积物中存在差

异，当流域内有多种污染源或携带源，岸滩污染 
 

 
 

图 1  FIB 进入岸滩生态系统后的生存、消亡过程 
Figure 1  The change process of FIB into the beach ecological community over time 



戴峰等: 岸滩粪便污染指示菌来源与影响因素研究进展 851 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

表 1  岸滩中 FIB 的来源示例 
Table 1  Examples of sources of FIB in coastal beaches 

来源 

Source 

微生物 

Microbe 

浓度 

Observed concentrations 

参考文献 

References 

沙滩 Beach sand 

 

Escherichia coli 0.68 Log10 CFU/g-dry sand [3] 

0.53 Log10 CFU/g-dry sand 

Enterococci 102.42 CFU/100 g-sand [11] 

101.67 CFU/100 g 

Enterococci 2429 CFU /100 g [12] 

Escherichia coli 2.6×106 CFU/100 mL [13] 

Enterococci ≈290 CFU/100 mL [14] 

淡水和沉积物 

Freshwater and sediment 

Fecal coliforms ≈102 CFU/100 mL-water [15] 

≈5×104 CFU/100 g-soil 

Fecal coliforms ≈4.38×107 CFU/L [16] 

Fecal coliforms ≈1.09×103 CFU/L [17] 

Enterococcus faecalis ≈32.5 CFU/L  

Fecal coliforms ≈3.27×104 CFU/L  

Enterococcus faecalis ≈2.42×103 CFU/L  

岸线 Freshwater shore Escherichia coli 8.33×104−4.17×105 MPN/mL [18] 

潮间带 Inter-tidal zone Enterococci 1.17×104 CFU/100 mL [19] 

海鸥 Gulls Escherichia coli 0.8–87×105 CFU/L [20] 

Enterococcus 3.3×104–1.6×107 CFU/L  

狗 Dog Enterococcus 3.9×101 CFU/g [21] 

鸟类 Bird Enterococcus 3.3×101 CFU/g [21] 

海岸前滩 Foreshore sand Escherichia coli 4.8×103 CFU/100 mL [22] 

 

情况会变得更加复杂[15]。野生动物能够影响流域

水和沉积质中的粪便细菌种群，通过检测狗、海

鸟、虾和人类排泄物中肠球菌的浓度，并结合单

位时间内岸滩上个体数量，推断出沙子中的 FIB

来源[11,23]。Riedel 等在一项研究中发现狗是造成

佛罗里达州迈阿密某岸滩上肠球菌水平变化的

主要原因[21]。Schomaker 等发现，水禽的数量与

环境的肠球菌与大肠杆菌浓度相关 [22]；并且海

鸥会从人类废弃场所摄入到相关微生物(FIB 及

其他病原菌)，并作为媒介带到岸滩，污染沙子

和水 [20]。Bonilla 等研究发现，平均一只海鸥能

够影响 3 m2 的沙子中肠球菌水平[12]。Goodwin 等

在加利福尼亚南部岸滩进行了 3 年的跟踪调查，

发现海鸥数量与岸滩上的肠球菌水平具有正相关

关系[24]。 

微生物源示踪技术(Microbial Source Tracking，

MST)研究能够准确发现 FIB 来源[25]。Edge 等[13]

和 Shrestha 等[25]应用了多种方法，包括对岸滩上

排泄物的观察、大肠杆菌 DNA 图谱和抗菌素耐药

性分析，确定狗和鸟类(例如加拿大鹅和海鸥)为

岸滩上 FIB 的主要来源；García-Aljaro 等通过文献

证明污水中存在的大多数微生物包括病原体都来

自人类肠道菌群，所以人类活动也是岸滩微生物

的主要来源之一[26]。点源污染包括污水处理厂出

水及排水管流水[27]，非点源污染包括降雨径流、

污水泄漏等[28-29]。Ming 等通过大量研究证明，由

于自然环境中的 FIB 具有很好的粘附性，能够在沙

砾中大量存在，并通过降雨、地表径流等途径被

转移和运输入海[29]。 

尽管各个岸滩的周边环境不尽相同，但可以

肯定的是岸滩上的禽类、宠物以及人类是 FIB 的主

要携带源。 
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2  FIB 生存影响因素 

许多环境因素能够影响岸滩中 FIB 的生长，包

括水分、温度、阳光、氧气和养分等非生物因

素，包括竞争和捕食等在内的生物因素，以及其

他因素。 

2.1  非生物因素 

诸多环境因素对于 FIB 有着综合影响，但各因

素中仍有主要因素或次要因素。环境条件不同，

起主要作用的因素也会随之变化，并直接影响到

FIB 分布以及丰度[30]。 

2.1.1  含水量及降雨 

岸滩上所有区域都有 FIB 存在，从相对干燥的

后滩到潮间带的湿沙[31]。FIB 至少需要 8%的水分

才能维持存活[18]，因此岸滩区域湿沙中的 FIB 相对

于其他区域丰度更高[14,19]。然而，水分含量过多

也有一定影响。例如，Zehms 等发现大肠杆菌浓度

在土壤含水量为 14%时较 34%时更高[32]。沙子的

含水量取决于岸滩上的位置、粒度和地下水位的

深度等因素。在岸滩上，水存在于沙砾(孔隙水)的

间 隙 中 ， 最 接 近 水 域 的 位 置 含 水 量 基 本 在

12%−25%[33-34]。 

降雨通过增加岸滩上水分含量影响岸滩中大

肠杆菌的浓度[16,35]。然而，Goodwin 等研究佛罗

里达几个岸滩时发现，降雨对沙中肠球菌浓度无

影响[24]。由此可以提出 3 种不同的假设：(1) 降雨

可能会将 FIB 从空气转移到沙中；(2) 当水分增加

时，FIB 可能会从失活状态中恢复过来；(3) FIB 可

能会因环境变化而更适宜生存、繁殖。 

2.1.2  光照 

波长为 300 nm 以下的紫外光可以导致水生环

境以及岸滩中的微生物失去活性[17,36]。虽然短波

灭菌紫外线(UltraViolet C，UVC，200−275 nm) 

光 对 于 微 生 物 的 灭 活 效 果 最 好 ， 中 波 紫 外 光

(UltraViolet B，UVB，275−320 nm)直接能够损

害微生物基因组，但是这种波长会被臭氧和大气

中的其他成分吸收[37]，并且岸滩上沙子也能够为

微生物提供一定的保护作用。Mattioli 等通过实验

发现，粪便指示细菌的衰减速率随日照强度而变

化[38]。Whitman 等确定密歇根湖中的大肠杆菌水

平在早晨和阴天时比下午或晴天高，并且只与日

照相关，与紫外线辐射无关[39]。同样，海水中大

肠杆菌水平在早上 8 点比中午更高，原因可能是由

于日照量增加导致部分大肠杆菌失活死亡 [40]。

Mika 等经过研究发现，光照并不是导致岸滩上大

肠杆菌浓度持续下降的主要因素；紫外线辐射不

会影响沙子中大肠杆菌水平[41]。王亚军等发现黑

暗条件下大肠杆菌和肠球菌水平仍然较高，沙子

的温度可能是 FIB 浓度下降速度出现差异的一个重

要因素[42]。 

2.1.3  温度 

岸滩上的大肠杆菌能在较凉爽的温度下生存

更长时间，对接种大肠杆菌的土壤或沙子进行研

究并在 4−37 °C 下培养，结果表明大肠杆菌在较低

温度下的死亡率较低，沙子中的大肠杆菌和肠球

菌在高于 50 °C 的温度下存活率低[18,41-42]。在夏

季，较为温暖的温度可能会促进大肠杆菌浓度的

增加[25,43]。Alm 等[44]和 Byappanahalli 等[45]通过研

究发现，大肠杆菌在 4−44.5 °C 环境温度范围内繁

殖速率有一个短暂增加的过程，在 23−32 °C 之间

大肠杆菌的密度水平达到最大。 

有研究发现，即使在连续寒冷的天气下，大

肠杆菌也会在一些淡水岸滩上存在。当 12 月加拿

大休伦湖被冻结并且积雪覆盖时，依旧能够分离

出大肠杆菌[46]。密歇根湖南部 18 个月采集的连续

样本数据显示冬季大肠杆菌浓度降低，但在地下

水位附近的砂岩还存在大肠杆菌 [47]。然而，在   

1 月份密歇根湖北部岸滩的沙子中检测不到大肠

杆菌[32]，这表明冬季月份在一些岸滩存在的大肠

杆菌来自其他途径。 

2.1.4  养分利用率 

大肠杆菌对于养分的利用率会影响其在岸滩

中的存活。在休伦湖的岸滩中进行的一项研究对

总有机碳、总磷和总氮以及大肠杆菌浓度进行测
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定，发现营养物可以促进大肠杆菌的进一步增

长，大肠杆菌数量可增加 5 个数量级[46]。研究报告

表明，当沙子表面附着大型藻类时，大肠杆菌和

肠球菌的存活率以及繁殖速率更高[42]。苏洁等研

究发现大肠杆菌在高压灭菌海水中比过滤海水中

存活时间长，说明在海水贫营养状态下细菌死亡

速度较快[48]。 

2.2  生物因素 

2.2.1  生物膜 

生物膜由细胞外基质附着在颗粒上，细胞外基

质的主要成分通常是胞外多糖(Exopolysaccharides，

EPS)；生物膜大多由细菌组成，少数由其他微生

物组成，如藻类和原生动物。EPS 可以促成潮间带

沉积物的稳定性[49]，有助于 FIB 在许多环境，包括

极端环境内存活，例如人体、热液喷口等[49]。 

生存在沙子中细菌的总丰度远大于孔隙水中

细菌丰度，孔隙水细菌丰度占总丰度的 0.2%[50-51]。

生物膜覆盖的沙子可能是导致岸滩上水生病原体

增加的主要因素。在实验室研究中，大肠杆菌通

过水流冲洗，在没有生物膜的情况下，只有大约

9%的大肠杆菌能够保留在孔隙中；但是在具有处

在生物被膜处于发育期的沙砾中，相同条件下能

达到 47%[52]。除此之外，相当大比例的 FIB 和病原

体进入岸滩环境后可能会在沙砾等颗粒之中形成

的生物膜内受到保护[53-54]。岸滩上只能从孔隙水

中回收大约 10%的肠球菌，这表明其余部分均附

着在沙砾上[55]。毕宏宇等研究发现，粪便污染指

示细菌粪大肠菌群和肠球菌主要分布在海水以及

干砂环境中，其中干砂环境中肠球菌浓度通常比

其他介质中肠球菌浓度高几个数量级[9]。 

2.2.2  种群生物学与遗传学 

尽管目前对岸滩 FIB 种群生物学和遗传学的

研究较少，但仍有一些实验可以证明 FIB 通过遗

传的方式能够进行种群的自我维持。沙砾中大肠

杆菌的主要来源可能会影响其持久性或增长的潜

力。夏季在淡水岸滩上观察到沙子中大肠杆菌密

度的增加，部分原因是其来源发生了变化。春季

自密歇根湖海滩采集的样品中的大肠杆菌源自经

过处理的废水，但是随着季节的变化，到了夏季

和秋季，由禽类带来的大肠杆菌所占比例有所 

增加[15]。 

基因分型是探索环境中细菌之间相关性的有

效手段[52]。Edge 等基于 REP-PCR 方法得到的结果

表明安大略湖岸滩中的大肠杆菌种群主要源自鸟

类，大肠杆菌的独特性使得它们可能更适合于在

岸滩中生存；岸滩附近水域中的大肠杆菌种群主

要来源于沙子，而不是直接来源于禽类的粪便沉

积[13]。Walk 等采用多位点酶电泳和多菌落序列分型

(Multilocus Sequence Typing，MLST)方法对来自休

伦湖和圣克莱尔河岸滩潮间带的 6 个样品中回收的

大肠杆菌进行分析，通过对样品进行多基因座序

列分型分析，揭示了其具有广泛的遗传多样性[56]。 

2.2.3  不可培养状态 

细菌在受到环境刺激时会应激进入一种不可

培养(Viable but Nonculturable，VBNC)的状态[57]。

在这种状态下，FIB 和肠道病原体仍具有新陈代

谢活性，当遇到有利的条件时进行复苏并感染宿

主[58-59]。此外，由于受到盐度、营养水平和温度

等条件的影响，VBNC 诱导的应激反应对不同物

种的传导应力不同 [57]。因为需要通过应用微生

物学培养方法检测和监测 FIB 及病原体在环境中

的水平，所以 VBNC 现象在任何微生物实验中

都是一个重要影响因素，应在岸滩环境中进一

步探索。 

2.3  其他因素 

除了环境因素与生物因素影响 FIB 的生存外，

微生物的生存还受其他因素的影响。微生物在海

水以及岸滩中的位置不是一成不变的，在地表径

流、降雨、潮汐等作用下，海水与岸滩中的微生

物会进行交汇以及位置的改变，携带微生物的海

水在流动过程中会残留一部分在岸滩上。苏洁等

用绿色荧光蛋白(Green Fluorescent Protein，GFP)

基因标记大肠杆菌，检测其在海水中的存活及稳

定性，结果表明基因标记对大肠杆菌在灭菌海水
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中的存活率影响不大，因此标记菌株在自然海水

中的存活时间可较真实地反映土著菌株在自然环

境下的存活能力[48]。 

2.3.1  间隙流动 

在岸滩上，由于海水能够通过沙子之间的间

隙形成间隙流，所以由海水所携带的微生物随之

迁移，微生物的间隙迁移已经通过多孔分层实验

进行了证实[60-61]。Vogel 等发现，FIB 在间隙中流

动方式不同，粪肠球菌会优先附着在空气 /水界

面，而大肠杆菌对空气/水以及沙界面的亲和程度

相同[62]。Yamahara 等观察到几乎 100%的细菌能够

通过间隙孔进行迁移[63]；Boehm 等发现在潮汐和

地下水的作用下可以将微生物运输到波浪区[64]。

Johnston 等通过对湿地与附近流域进行研究发现，

在不同的水位深度 FIB 浓度不同，这是由于水柱对

于 FIB 浓度的负荷能力不同[65]；并且在发生潮汐的

情况下，FIB 最大值出现在湿地表层至中层[65]。 

2.3.2  不同介质交换运输 

19 世纪末成熟完善的泥沙运移理论可以作为

模拟水环境中泥沙运移的理论基础[66]，通过胶体

过滤理论可以了解微生物在沙质中沉积和释放(由

沉积物或胶体中释放到环境)的物理化学过程[67]。

除了在砂质基质和间隙孔隙水之间进行细菌细胞

的物理交换外，Lovins 等发现外源细菌能够与本地

细菌交换基因，这种交换增加了影响微生物群落

组成的整个运输过程的复杂性[68]。 

在整个浴场岸滩表面环境中，波浪通过运输

作用会给微生物带来更大影响，一些研究发现水

域的水质与相邻的沙质相关。Russell 等[69]专门评

估了肠球菌通过渗透海水从自然污染的岸滩沙到

地下水位的运输，他们发现，海水渗透可能会影

响肠球菌与岸滩的分离，并将其输送至地下水。

然后，这些分离的肠球菌可以通过地下水被排放

到沿海水域[69]。 

Alm 等发现在岸滩的波浪冲刷区，大肠杆菌

的密度与相邻的地表水密度之间具有显著相关 

性[20]。Edge 等使用 MST 技术确定安大略湖岸滩水

中的大肠杆菌主要来源于离岸不超过 150 m 的岸滩

沙子[13]。Bonilla 等的研究表明，在岸滩海水中发

现的 FIB 成分组成与沙子中的细菌更相似，而与废

水等其他潜在来源并不相似[70]。  

2.3.3  生长诱导运输 

生物膜对细菌的吸附作用过程会导致大量致

病菌富集，进而影响 FIB 的传播扩散。Bonilla 等观

察到无降雨期间随着时间的推移，生物膜可能会

覆盖整个岸滩环境，并且生物膜中存在的 FIB 也会

随之在岸滩中扩散[12]。因此，细菌可以在没有载

液或沙基质的情况下于岸滩和其他多孔环境中移

动，并以一定速率在环境系统中传播，但这种传

播与迁移受到生物膜的形成能力以及 EPS 的产生

速率所控制。 

3  建议与展望 

岸滩作为一种有机物质和水存在基质，可以

为微生物提供生存环境，并吸附营养物质为微生

物生存提供条件。微生物的生态位被限制在微环

境的水平，其中孔隙空间和沙砾表面为微生物提

供生存，复制和形成种群的机会，在沙地环境中

产生微生物群落。相对于其他具有生物学挑战性

的栖息地甚至极端环境来说，岸滩的环境具有一

定优势，有助于生物膜的形成，除了波浪和降雨

的干扰外，潮湿的岸滩为 FIB 提供了非常合适的环

境。岸滩中前滩 FIB 的密度最高，而且前滩是儿童

和老年人数量最多，最活跃的区域；同时儿童与

老年人也正是最易患病的人群。因此，建议在设

计岸滩时应考虑陆上和近岸污染物的来源和沿海

动态，因为基础设施的变化对沙子和水质都有很

大影响，由于沙子中 FIB 密度更高，FIB 能够在岸

滩上生存更长的时间，因此可能需要长期控制以

实现长期改善。管理者应当结合建设性措施，如

加强污水管道的维护和检修、新建蓄水池等，以

降低游客的患病风险，保障公共健康安全。 

如何快速、高效地检测出岸滩中 FIB 污染来

源，对于进一步研究 FIB 在岸滩环境中的传播扩散
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具有至关重要的作用，也是未来的研究热点。尽

管目前微生物源示踪技术已经可以精确识别 FIB 污

染来源，但新型特异性生物标记在自然环境中的

衰亡时间仍会影响溯源准确性。指示生物作为水

质指标的有效程度也取决于海水以及岸滩环境中

存在的微生物类型，但对所有可能的病原体进行

量化并不现实，因此通过量化 FIB 进行人类健康风

险评估仍具有一定的局限性，亟须开发一种能够

更准确评估 FIB 对人类健康影响的方法。 

目前关于 FIB 在环境中生存与消亡机制的相

关研究较少，研究对象主要集中于大肠杆菌和肠球

菌，而对于其他 FIB 还需要进一步研究。VBNC

作为介于存活与消亡的中间状态，也是研究 FIB

消亡机制的一个重要影响因素。FIB 在受到外界影

响因素(包括非生物及生物因素)胁迫时即会进入

VBNC 状态，尽管现在已经探索出不同细菌 VBNC

的诱因以及复苏条件，但是关于粪便污染指示菌

VBNC 状态形成以及复苏机制尚不明确。如何通过

对 FIB VBNC 状态的调控来实现最终达到降低环

境健康风险的目的，以及 FIB 如何与岸滩生态环

境相互作用、FIB 在岸滩环境中的生存、消亡及归

趋过程等机制还有待后续深入研究。 
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