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研究报告 

重度霾污染时空气细菌群落特征及与关键环境因子的相关性 

张瑜  李维林  杨金水  李宝珍  袁红莉* 
中国农业大学生物学院 农业生物技术国家重点实验室 农业部土壤微生物重点实验室  北京  100193 

摘  要：【背景】近年来频繁发生的霾污染事件严重威胁着人类的正常生活和社会经济发展。目前对

霾污染颗粒物的重要组成部分生物气溶胶的关注较少。【目的】明确霾污染时空气微生物的特征，为

进一步研究空气微生物对霾污染的形成及反馈机制奠定基础。【方法】采集了北京地区重度霾污染的

样品，测定颗粒物的化学组分，通过高通量测序技术分析空气细菌群落结构特征，并明确其与环境因

子的相关性。【结果】霾污染显著改变空气细菌群落结构、降低 α 多样性。霾污染使空气中变形菌门

相对丰度显著上升，放线菌门相对丰度下降。颗粒物浓度及化学组分是重度霾污染中影响空气细菌群

落结构的关键环境因子。与气态污染物 SO2和 NO2 相比，水溶性离子硫酸盐、硝酸盐和铵盐对空气细

菌群落结构的影响更大。【结论】解析了重度霾污染时空气细菌群落特征和关键环境因子之间的相关

性，为大气环境微生物的研究、空气质量的评价及霾污染的有效防治提供了数据参考。 
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Abstract: [Background] Recently, frequent haze events affect people’s daily life and economic 
development adversely. At present, less attention has been paid to airborne microorganisms in such haze 
events. [Objective] To explain the characteristics of airborne microbes in haze and further clarify the roles 
of microorganisms in the formation of haze. [Methods] Samples of particulate matter in severe haze in 
Beijing were collected. The microbial community structure and composition were analyzed by amplicon 
sequencing of bacterial 16S rRNA genes, and the correlations with pollutants were explored. [Results] 
Haze events would affect the airborne bacterial community structure significantly, resulted in an obvious 
increase of Proteobacteria and decrease of Actinobacteria. Particulate matter and the chemical 
constituents were identified as key factors that affected the α-diversity and community structure of 
airborne bacteria in severe haze. Meanwhile, compared with gaseous pollutants SO2 and NO2, 
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water-soluble inorganic ions sulfate, nitrate and ammonium had a more obvious effect on airborne 
bacterial community structure. [Conclusion] This work illuminates the community characteristics of 
airborne bacteria in severe haze and its correlation with key environmental factors, and provides data 
references for airborne microbial research, air quality assessment and haze prevention.  

Keywords: Haze, Airborne microbes, Community structure, Key environmental factors 
 

霾污染对生态环境、人类健康和社会经济发展

都造成了严重的威胁。霾污染是以空气动力学直径

小于 2.5 μm 的细颗粒物(PM2.5)浓度激增为主要特

征；根据中国环境监测总站对我国 74 个主要城市

的 PM2.5 浓度进行平均统计，发现 2013 年 1 月期

间 PM2.5 日均最高浓度为 766 μg/m3，超过世界卫

生组织的指导标准(PM2.5 日均浓度 25 μg/m3) 30 倍

以上[1]。霾污染不仅使空气能见度显著降低，影响

公共交通及人们的正常生活[2]，还会导致严重的疾

病或过敏反应，危害人类健康[3-4]。生态环境保护

是关乎民生的千秋大计，随着大气污染防治“十条

措施”和《大气污染防治行动计划》等系列政策的

发布，大气污染治理工作在全国范围内大力开展。

2015 年 8 月通过的《大气污染防治法》明确提出

了“科技治霾”的要求，对霾污染物成分进行深入研

究并全面明确霾污染形成的相关机制对实现科学、

有效的霾污染治理及危害防治至关重要。 

颗粒物之所以会对人类健康、能见度、气候变

化等产生深刻影响，主要取决于其气溶胶的特性，

包括浓度、粒径大小及组成等。气溶胶的组成复杂

多变，不仅包括有机物、无机物等化学组分，还包

括细菌、真菌等生物组分；相对于霾污染中颗粒物

化学组分的解析，生物气溶胶的研究非常有限。生

物气溶胶占到城市气溶胶总量的 30%以上，不但与

人类健康密切相关，同时在整个生态系统，特别是

大气圈与生物圈的相互作用中发挥着重要作用[5]。

例如，空气微生物既可以作为高效生物冰核，改变

全球云分布及降水[6-7]；也可以参与碳、氮等物质

循环[8]。生物气溶胶包含的过敏原、致病菌、病毒

等可引起过敏反应、呼吸系统疾病等，对人类健康、

畜牧业养殖、作物栽培等也存在潜在威胁[9-12]。研

究霾污染中空气微生物的变化特征对于解析霾污

染的成因、预防霾污染的危害具有重要意义。空气

微生物的存在特征主要包括浓度、群落组成、粒径

分布和功能基因分布等特点，而且极易受到地域、

气候、污染等环境因子的影响。空气中影响微生物

的主要环境因子分为三类：(1) 颗粒物及气态污染

物，通常包括 PM2.5、PM10、SO2、NO2、O3 和 CO；

(2) 气象因子，通常包括气压、温度和相对湿度；

(3) 化学组分，通常包括空气中常见的水溶性离

子，如 Cl−、NO3
−、SO4

2−、Na+、NH4
+、K+、Mg2+

和 Ca2+ [5,13-14]。众多环境因素皆能不同程度地影响

空气微生物的特征，而明确霾污染中影响空气微生

物的关键环境因子是探究霾污染与空气微生物互

作机制的桥梁，对进一步阐明空气微生物在霾污染

发生中的机制至关重要。 

深冬季节是霾污染发生最频繁、最严重的时

期，2016 年 12 月 16 日至 12 月 21 日华北地区发

生了严重的霾污染，北京市发布了史上第 3 个霾污

染“红色预警”。本研究采集了北京地区 2016 年  

12 月 20 日至 23 日的重度霾污染“红色预警”期间

的空气样品，测定了颗粒物的化学组分，分析了空

气细菌的群落结构及与环境因子的相关性，旨在明

确重度霾污染时空气细菌的群落特征，阐明影响空

气微生物群落结构的关键环境因子，为进一步认识

空气微生物对霾污染的反馈作用、深入研究霾污染

时空气微生物的传播机制和环境评价提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  主要试剂和仪器 

DNeasy® PowerSoil® Kit，凯杰企业管理有限

公司；GenMag Spin® Viral DNA Kit，北京金麦格
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生物技术有限公司。微电脑 TSP 大流量采样器，

青岛金仕达电子科技有限公司；离子色谱仪，戴安

有限公司；电感耦合等离子体质谱仪，赛默飞世尔

科技有限公司；微波消解仪，CEM 公司。 

1.2  空气样品采集 

为反映城市相应环境下的空气微生物特征，本

次采样避开医院、公路和养殖场等特殊环境的干

扰，选择北京市中国农业大学西校区生命科学研究

中 心 三 段 顶 层 为 采 样 点 ， 距 离 地 面 约 20 m 

(40°01′28′′N，116°16′41′′E)。用微电脑 TSP 大流量

采样器(采样器流量：1.03 m3/min)采集 3 个重度霾

污染样品(RH1、RH2、RH3)和 2 个非污染样品

(RNH1，RNH2)。采样前在超净台中将无菌滤膜放

入采样滤膜放置器(filter holder)并密封，达到采样

点后打开密封将 Filter holder 放置于采样器中进行

采样。根据霾污染持续时间确定采样时间。采样完

成后，用无菌锡箔纸包裹滤膜并密封，存于−80 C

用于下游分析。本过程中，采样滤膜、锡箔纸采用

干热灭菌(200 C，灭菌 5 h)，其他实验材料采用

75%乙醇消毒[15]。样品详细信息如表 1 所示。 

1.3  空气颗粒物化学组分分析 

1.3.1  水溶性离子测定 

取 1/16 采样后的石英滤膜剪碎放入 15 mL 离

心管中，加入 10 mL 经过滤除菌的 Milli-Q 水，超

声波振荡 30 min 后用 0.22 μm 滤器过滤，滤液用

于水溶性离子浓度测定。用离子色谱仪测定水溶性

阴离子(Cl−、NO3
−、SO4

2−)，配套设备为 CR-ATC

的 EGC 氢氧化钾淋洗液自动发生罐、IonpacAS11

阴离子分离柱、AG11 阴离子保护柱、ASRS300

连 续 自 动 再 生 电 解 微 膜 抑 制 器 。 流 动 相 为    

3−35 mmol/L 氢氧化钾，流速 1.0 mL/min。由离子

色谱仪测定水溶性阳离子(Na+、NH4
+、K+、Mg2+、

Ca2+)，配套设备为 ED50 电导检测器、GP50 梯度

泵、LC20 色谱箱、IonpacCS12A 阳离子分离柱、

CG12A 阳离子保护柱、CSRS300 连续自动再生电

解微膜抑制器。流动相为 20 mmol/L 甲磺酸，流速

1.0 mL/min，检出限为 0.000 1−0.005 mg/L，线性范

围 0.05−200 mg/L，于北京师范大学检测中心完成。 

1.3.2  元素浓度测定 

将采样后 1/16 的石英膜放入消解管中，加入

HNO3、HCL、HF，使用微波消解仪对样品进行消

解后，用电感耦合等离子体质谱仪测定空气样品中

K、Na、Ca、Mg、Al、P、Ti、V、Fe、Mn、Cu、

Zn、Co、Ni、As、Se、Ba、Mo、Cd、Tl、Pb、

Th、U 元素的浓度，由北京新奥环标技术服务有

限公司完成。 

1.4  扩增子高通量测序 

综合使用 DNeasy® PowerSoil® Kit 和 GenMag 

Spin® Viral DNA Kit 提取空气样品的基因组 DNA，

送至北京诺禾致源生物信息有限公司进行高通量

测序。测序平台为 Illumina HiSeq，测序方法通过

构建小片段文库进行双末端测序(paired-end)，测序

片段为 16S rRNA 基因的 V3−V4 区，测序引物为

341F (5′-CCTAYGGGRBGCASCAG-3′)和 806R 

 
表 1  重度霾污染样品采集时间及污染物的平均浓度 
Table 1  Details of the sampling time and average concentrations of pollutants in severe haze 

Sample numbers Sampling times PM2.5 (μg/m3) PM10 (μg/m3) SO2 (μg/m3) NO2 (μg/m3) CO (mg/m3) O3 (μg/m3) 

RH1 2016.12.20. 16:00−19:00 331 410 13 174 6.8 5 

RH2 2016.12.20. 20:00−24:00 384 377 9 152 8.7 6 

RH3 2016.12.21. 16:00−24:00 377 388 21 193 7.0 5 

RNH1 2016.12.22. 12:00−24:00 11 NA 6 31 0.5 46 

RNH2 2016.12.23. 16:00−24:00 81 89 22 86 1.5 4 

注：数据来源于 http://www.bjmemc.com.cn/；NA：数据缺失. 

Note: Data from http://www.bjmemc.com.cn/; NA: Data missing. 
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(5′-GGACTACNNGGGTATCTAAT-3′) [15]。原始数

据(raw data)依据 Barcode 进行拆分，截去 Barcode

和引物序列，并用 FLASH (V1.2.7)进行序列拼接。

拼接后的序列参照 QIIME (V1.7.0)的质控流程进

行截取、长度过滤和嵌合体的去除，最终得到进行

下游数据分析的有效序列。测序所得原始序列提交

NCBI GenBank 数据库，登录号为 SRP189601。 

1.5  数据分析 

样品中细菌 OTU 聚类及物种注释基于 QIIME

软件完成。16S rRNA 基因 V3−V4 区测序所得的有

效序列采用 QIIME 默认的 De novo OTU 分析方

法，按照 97%的相似度划分 OTU 并挑选代表序 

列[16]。为消除测序深度的影响，均按照最小的序

列条数进行均一化处理。依据 GreenGenes 数据库

完成代表序列的注释。 

各样品 α 多样性的计算通过 QIIME 软件

(V1.7.0)完成。Chao1 指数、Shannon 指数、谱系多

样性和观测物种数的计算均使用 Alpha diversity.py

命令完成。样品 α 多样性、特定微生物种属的相对

丰度与环境因子的 Pearson 相关性分析通过 SPSS

软件(V18.0)进行，两两之间显著性检验使用 t 检验

(t test)，多重比较(ANOVA)使用 Duncan test，以

95%作为相关关系显著的置信度。空气微生物群落

结构与环境因子相关性的 Mantel test 分析使用 R

软件的 Vegan 包(V2.5-2)完成。 

不同样品间群落结构与组成差异分析主要进

行了热图分析和 Linear discriminant analysis (LDA) 

effect size (LEfSe)分析。热图分析使用 R 软件

Pheatmap 包进行，分析前取各样品相对丰度的自

然对数进行数据的标准化。LEfSe 分析通过网站

(http://huttenhower.sph.harvard.edu/galaxy/)进行[16]。 

2  结果与分析 

2.1  空气颗粒物化学组分分析 

如表 2 所示，本次霾污染样品颗粒物中的部分

离子和元素的浓度呈上升趋势。其中，NO3
−、SO4

2−

和 NH4
+平均浓度分别为 52.60、46.04、27.01 µg/m3，

显著高于非污染对照样品的 6.05、4.60、2.65 µg/m3 

(t 检验，P<0.05)。霾污染样品中 Cl−、K+、Mg2+、

Zn、Cd、Tl、Pb 的平均浓度分别达到 9.76、2.32、

0.76、437.68、4.61、3.54、259.94 µg/m3，也显著

高于非污染对照样品的 1.88、0.39、0.16、96.39、

0.83、0.59、47.11 µg/m3 (t 检验，P<0.05)。在 3 个

污染样品中，RH2 的平均 PM2.5 浓度为 384 μg/m3，

略高于 RH3 (376 μg/m3)，但整体上 RH3 中 PM10、

SO2 和常见元素及离子的浓度均为最高(表 1−3)，

为污染最严重样品。 

二次气溶胶是在空气中通过化学转化生成，

而非由污染源直接排放到空气中，目前被认为是

霾污染中急剧上升的颗粒物的最重要组成部分。

SO2、NO2 和 NH3 在相对湿度较高的条件下迅速生

成的 SO4
2−、NO3

−和 NH4
+被认为是最关键的二次

无机气溶胶[17-18]。化石燃料燃烧产生的 Cl−和 K+

及来源于土壤环境的 Mg2+也被报道在霾污染中显

著上升[5,19-20]。此外，大气重金属污染也是我国空

气污染问题之一，霾污染中大气重金属浓度的上

升不容小觑[21-22]。此前有研究报道京津冀地区霾

污 染 空 气 中 SO4
2−、 NO3

−和 NH4
+ 的 总 浓 度 为

85.9±22.4 µg/m3[23]，本研究结果也显示，此次霾污

染中它们的总浓度达 125.65±29.34 µg/m3，而且霾

污染中 SO4
2−、NO3

−和 NH4
+的浓度均分别提高了

约 10 倍。此外，Cl−、K+、Mg2+和重金属元素 Zn、

Cd、Tl、Pb 的浓度也上升了 5 倍以上，因此本次“红

色预警”的霾污染为典型的重度霾污染事件。 

2.2  霾污染时空气细菌 α 多样性特征及与环境

因子的相关性 

本次重度霾污染各样品细菌多样性指数及物

种丰富度如图 1 所示，多样性指数中的 Shannon 指

数 和 谱 系 多 样 性 分 别 分 布 在 6.10−8.90 和

72.15−137.83 的范围之间，物种丰富度中 Chao1 指

数和可观测物种数目则分别分布于 1 444−3 691 和

2 546.03−5 681.34 的范围。课题组前期对 2015 年

10 月至 2016 年 1 月期间 9 次霾污染样品进行了连

续跟踪和报道，其细菌多样性指数及物种丰富度的

检测结果与本次重度霾污染样品处于同一水平[15]。 
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表 2  霾污染过程中颗粒物中常见元素的浓度 
Table 2  Concentrations of common elements in particulates in haze (ng/m3) 

Elements RH1 RH2 RH3 RNH1 RNH2 RH RNH 

P 453.49 184.77 214.25 83.95 138.65 284.17 (147.37)a 111.3 (38.67)a 

Ca 7.58 4.68 9.49 5.68 7.90 7.25 (2.42)a 6.79 (1.58)a 

Ti 713.37 315.74 407.21 225.71 263.33 478.78 (208.25)a 244.52 (26.61)a 

V 9.99 6.23 11.58 6.57 7.42 9.26 (2.75)a 6.99 (0.6)a 

Co 4.68 2.34 4.06 1.36 1.55 3.69 (1.22)a 1.46 (0.13)a 

Ni 20.54 8.96 20.85 4.37 4.84 16.78 (±6.78)a 4.60 (0.33)a 

Cu 91.26 79.07 82.56 12.98 44.41 84.30 (6.28)a 28.69 (22.22)a 

Zn 381.16 441.98 489.91 55.13 137.66 437.68 (54.50)a 96.39 (58.36)b 

As 0.27 0.10 0.00 0.00 0.00 0.12 (0.14)a 0a 

Se 0.78 7.77 12.45 0.00 0.00 7.00 (5.87)a 0a 

Mo 0.00 0.00 2.89 4.56 0.79 NA 2.68 (2.66) 

Cd 4.19 4.82 4.81 0.41 1.26 4.61 (0.36)a 0.83 (0.60)b 

Tl 2.86 3.20 4.56 0.44 0.74 3.54 (0.90)a 0.59 (0.21)b 

Pb 223.81 243.96 312.06 28.49 65.74 259.94 (46.25)a 47.11 (26.33)b 

Th 0.87 0.63 1.41 0.67 0.91 0.97 (±0.40)a 0.79 (0.16)a 

U 0.43 0.31 0.61 0.29 0.28 0.45 (±0.15)a 0.28 (0.01)a 

Na 1.39 1.78 4.93 2.01 1.11 2.70 (1.94)a 1.56 (0.64)a 

Mg 1.63 1.22 2.54 1.80 2.05 1.80 (0.67)a 1.92 (0.18)a 

Al 4.38 2.51 5.46 3.42 4.01 4.12 (1.49)a 3.72 (0.42)a 

K 2.31 2.53 3.64 0.94 1.41 2.83 (0.71)a 1.17 (0.33)a 

Mn 141.69 116.65 178.56 71.98 106.16 145.63 (31.14)a 89.07 (24.17)a 

Fe 4.34 2.97 5.19 2.46 3.55 4.16 (1.12)a 3.01 (0.77)a 

Ba 114.35 98.00 141.84 46.82 99.78 118.06 (22.15)a 73.30 (37.45)a 

注：RH1、RH2、RH3：霾污染样品；RNH1、RNH2：非污染对照样品；RH 和 RNH 分别代表污染样品和非污染样品中元素浓

度的平均值及标准偏差；数据上不同的字母代表污染与非污染样品之间具有显著差异，t test，P<0.05. 

Note: RH1, RH2, RH3: Haze polluted samples; RNH1, RNH2: Non-polluted samples; RH and RNH represent the average and standard 
deviation of polluted and non-polluted samples, respectively; Different letters represent significant differences between polluted and 
non-polluted samples, t test, P<0.05. 

 
表 3  霾污染过程中颗粒物上水溶性离子的浓度 
Table 3  Concentrations of water-soluble ions in particulates in haze (µg/m3) 

Ions RH1 RH2 RH3 RNH1 RNH2 RH RNH 

Cl− 9.06 8.41 11.82 0.89 2.87 9.76 (1.81)a 1.88 (1.39)b 

NO3
− 41.41 44.53 71.86 1.81 10.29 52.60 (16.75)a 6.05 (6.00)b 

SO4
2− 37.69 43.22 57.22 3.65 5.54 46.04 (10.07)a 4.60 (1.33)b 

Na+ 3.83 1.70 3.59 0.42 1.07 3.04 (1.17)a 0.75 (0.46)a 

NH4
+ 25.27 25.71 30.05 1.36 3.94 27.01 (2.64)a 2.65 (1.82)b 

K+ 1.82 2.23 2.92 0.24 0.55 2.32 (0.56)a 0.39 (0.22)b 

Mg2+ 0.59 0.69 1.00 0.11 0.20 0.76 (0.22)a 0.16 (0.06)b 

Ca2+ 3.67 3.69 7.39 1.14 2.46 4.91 (2.14)a 1.80 (0.93)a 

注：RH1、RH2、RH3：霾污染样品；RNH1、RNH2：非污染对照样品；RH 和 RNH 分别代表污染样品和非污染样品中水溶性

离子浓度的平均值及标准偏差；数据上不同的字母代表污染与非污染样品之间具有显著差异, t test, P<0.05. 

Note: RH1, RH2, RH3: Haze polluted samples; RNH1, RNH2: Non-polluted samples; RH and RNH represent the average and standard 
deviation of polluted and non-polluted samples, respectively; Different letters represent significant differences between polluted and 
non-polluted samples, t test, P<0.05. 
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图 1  重度霾污染过程中空气细菌 α 多样性指数及物种丰富度 
Figure 1  Species richness and α-diversity index of airborne bacterial community in severe haze 
注：A：空气细菌 Shannon 指数；B：可观测物种数目；C：谱系多样性；D：Chao1 指数. 数据上的不同的英文字母代表差异显

著性(ANOVA，Duncan，P<0.05)；RH1、RH2 和 RN3 为霾污染样品, RNH1 和 RNH2 为非污染对照样品. 数据误差线为标准偏

差(n=3). 

Note: A: Shannon index of airborne bacteria; B: Observed species of airborne bacteria; C: Phylogenetic diversity of airborne bacteria; D: 
Chao1 index of airborne bacteria. Letters above the data represent the significant difference (ANOVA, Duncan, P<0.05); RH1, RH2, 
RH3: haze polluted samples; RNH1, RNH2: Non-polluted samples; Error bars represent standard deviation of the data (n=3). 

 
比较霾污染时细菌 α 多样性变化趋势发现，霾

污染样品平均 Shannon 指数、Chao1 指数、谱系多

样性和可观测物种数目分别为 6.46、3 797.65、

95.78 和 2 224，均低于非污染样品中的水平(分别

为 8.58、4 704.77、118.98 和 3 094)。然而这些 α

多样性指数及物种丰富度中，仅 Shannon 指数及可

观测物种数目在霾与非霾样品之间存在显著差异

(图 1A 和图 1B)。在本次霾污染中，细菌 α 多样性

指数及物种丰富度降低，但整体变化并不显著。霾

污染的发生横跨秋、冬、春 3 个季节，本次霾污染

事件发生在 12 月 20−23 日之间，属于深冬季节。

前期研究结果同样表明，深冬季节的霾污染样品 α

多样性的变化幅度较小[15]，因此，霾污染中空气

细菌 α 多样性虽然降低，但空气细菌的结构很可能

保持着一定的季节稳定性。此外，尽管多个 α 多样

性指数在各样品间未呈现显著差异，但如图 1 所

示，污染程度最为严重的样品 RH3 各 α 多样性指

数和物种丰富度均最低，而且其 Shannon 指数及可

观测物种数目均显著低于非污染样品(ANOVA，

P<0.05)。因此，尽管深冬季节霾污染对空气细菌 α

多样性影响较小，但极严重的霾污染会在一定程度

上加重这一影响。 

样品细菌 α 多样性与环境因子的 Pearson 相关

性结果如表 4 所示，Shannon 指数与可溶性离子
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(Cl−、NO3
−、SO4

2−、NH4
+、K+、Mg2+)、颗粒物(PM2.5、

PM10)、气态污染物(CO)和金属元素(Zn、Cd、Tl、

Pb)均呈现显著负相关关系，其相关性系数分别为

−0.923 (P<0.05)、−0.925 (P<0.05)、−0.971 (P<0.01)、

−0.960 (P<0.01)、−0.950 (P<0.05)、−0.935 (P<0.05)、

−0.937 (P<0.05)、−0.919 (P<0.05)、−0.923 (P<0.05)、

−0.943 (P<0.05)、−0.966 (P<0.01)、−0.952 (P<0.05)

和−0.952 (P<0.05)。谱系多样性与 Mo 呈现显著负

相关关系(r=−0.931，P<0.05)，而其他 α 多样性指

数及物种丰富度均与环境因子之间无显著相关关

系。如表 2 和表 3 所示，NO3
−、SO4

2−、NH4
+、Cl−、

K+、Mg2+、Zn、Cd、Tl、Pb 是霾污染中浓度显著

增加的化学组分，这些化学组分与空气细菌 α 多样

性指数之间呈现显著负相关关系，说明它们可能是

影响空气细菌群落的重要环境因子。目前研究空气

中水溶性离子与微生物群落之间相关性的报道较

少，这一现象值得进一步研究。 

2.3  霾污染时空气细菌群落结构特征及关键环

境因子分析 

为寻找重度霾污染中显著影响细菌群落组成

的关键环境因子，进一步进行了空气颗粒物化学组

分与细菌群落组成的 Mantel 检验。结果如表 5 所示，

颗粒物 PM2.5 和 PM10 对空气细菌群落具有显著的影

响(r=0.303 1，P=0.010；r=0.291 8，P=0.010)，这

一结论与课题组前期对北京地区连续 9 次霾污染

的跟踪报道结论[15]一致。Mantel 检验结果还显示，

水溶性离子 Cl−、NO3
−、SO4

2−、Na+、NH4
+、K+、

Mg2+和金属元素 Ni、Cu、Zn、Cd、Tl、Pb 均对空

气细菌群落组成具有显著影响(P<0.05)。其中 Cl−、

NO3
−、SO4

2−、NH4
+、K+、Mg2+等水溶性离子和

Zn、Cd、Tl、Pb 等金属元素在重度霾污染样品中

浓度显著上升(表 2 和表 3)，而且与细菌 Shannon

指数之间呈现显著的负相关关系(表 4)，因此，确

定颗粒物浓度和上述化学组分是影响空气细菌的

群落组成的关键环境因子。此外，与气态污染物

SO2 和 NO2 相比，水溶性离子硫酸盐、硝酸盐和铵

盐对空气细菌群落结构的影响更大(表 5)。 

表 4  霾污染过程中细菌 α 多样性与环境因子的

Pearson 相关性 
Table 4  Pearson correlation between α-diversity index of 
airborne bacteria and environmental factors in haze 
Environmental

factors 

Shannon Observed  

species 

Phylogenetic 

diversity 

Chao1

PM2.5 −0.937* −0.533 −0.479 −0.373

PM10 −0.919* −0.533 −0.472 −0.357

SO2 0.038 0.038 0.066 0.071 

NO2 −0.858 −0.522 −0.458 −0.352

CO −0.923* −0.471 −0.419 −0.313

O3 0.414 −0.071 −0.135 −0.226

Cl− 9.06  8.41 11.82 0.89 

NO3
− 41.41  44.53 71.86 1.81 

SO4
2− 37.69 43.22 57.22 3.65 

Na+ 3.83 1.70 3.59 0.42 

NH4
+ 25.27 25.71 30.05 1.36 

K+ 1.82 2.23 2.92 0.24 

Mg2+ 0.59 0.69 1.00 0.11 

Ca2+ 3.67 3.69 7.39 1.14 

P −0.472 −0.185 −0.112 0.005 

Ti −0.482 −0.264 −0.194 −0.083

V −0.527 −0.650 −0.605 −0.553

Co −0.731 −0.588 −0.523 −0.420

Ni −0.766 −0.686 −0.627 −0.536

Cu −0.805 −0.365 −0.295 −0.175

Zn −0.943* −0.591 −0.539 −0.441

As −0.361 0.010 0.073 0.187 

Se −0.813 −0.733 −0.723 −0.696

Mo 0.299 −0.068 −0.931* −0.155

Cd −0.966** −0.609 0.211 −0.497

Tl −0.952* −0.735 −0.691 −0.609

Pb −0.952* −0.668 −0.618 −0.526

Th −0.382 −0.586 −0.564 −0.555

U −0.720 −0.847 −0.814 −0.770

Al −0.218 −0.504 −0.477 −0.465

Mn −0.752 −0.620 −0.566 −0.489

Fe −0.544 −0.535 −0.483 −0.421

Ba −0.634 −0.399 −0.340 −0.260

P −0.472 −0.185 −0.112 0.005 

Ti −0.482 −0.264 −0.194 −0.083

V −0.527 −0.650 −0.605 −0.553

Co −0.731 −0.588 −0.523 −0.420

Ni −0.766 −0.686 −0.627 −0.536

注：**：在 0.01 水平(双侧)上显著相关；*：在 0.05 水平(双

侧)上显著相关. 

Note: **: Significant correlation at 0.01 level (two-sided test); *: 
Significant correlation at 0.05 level (two-sided test). 
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表 5  重度污染过程细菌群落组成与环境因子的

Mantel 检验 
Figure 5  Mantel test of airborne bacterial community 
and environmental factors in severe haze 
Environmental factors r P value 

PM2.5 0.303 1 0.010 

PM10 0.291 8 0.010 

SO2 −0.006 9 0.505 

NO2 0.297 2 0.014 

CO 0.286 9 0.011 

O3 0.148 7 0.188 

Cl− 0.321 3 0.006 

NO3
− 0.315 0 0.007 

SO4
2− 0.318 7 0.003 

Na+ 0.171 0 0.037 

NH4
+ 0.317 8 0.002 

K+ 0.317 3 0.002 

Mg2+ 0.311 7 0.001 

Ca2+ 0.243 6 0.075 

P −0.018 9 0.522 

Ti −0.023 6 0.526 

V 0.089 8 0.214 

Co 0.139 2 0.062 

Ni 0.167 8 0.032 

Cu 0.259 6 0.034 

Zn 0.316 0 0.006 

As −0.071 1 0.660 

Se 0.168 9 0.101 

Mo 0.134 1 0.133 

Cd 0.303 6 0.009 

Tl 0.318 4 0.002 

Pb 0.324 9 0.003 

Th 0.078 2 0.286 

U 0.146 4 0.189 

Al 0.058 5 0.321 

Mn 0.231 7 0.059 

Fe 0.122 0 0.145 

Ba 0.199 5 0.109 

P −0.018 9 0.522 

Ti −0.023 6 0.526 

V 0.089 8 0.214 

Co 0.139 2 0.062 

Ni 0.167 8 0.032 

 
分析本次重度霾污染过程中空气细菌在不同

分类水平上的组成特征表明，共注释到 35 个细菌

门类，包括 100 个纲 180 个目 278 个科 521 个属。

如图 2 所示，相对丰度前十的细菌门类分别为变形

菌门(Proteobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)、放线

菌门(Actinobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、蓝

细菌门(Cyanobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)、酸

杆菌门(Acidobacteria)、螺旋体门(Spirochaetes)、

Synergistetes、芽单胞菌门(Gemmatimonadetes)，其

相对丰度总和达 97.69%。与 2015 年北京地区霾污

染时相比，空气细菌群落结构在门类水平上保持着

较高的一致性。此外，变形菌门、厚壁菌门和放线

菌门为最优势的细菌门类，其相对丰度总和达

88.08%，与 2015 年的结果(87.26%)无显著差异[15]。 

分析本次重度霾污染时空气细菌门类特征发

现，与非污染的样品相比，变形菌门的平均相对丰

度由 33.94%上升至 49.39%，放线菌门的相对丰度

则由 19.45%显著下降至 8.28% (t 检验，P<0.05)，

而 Firmicutes 的相对丰度在霾污染中仍保持稳定

(由 33.78%变为 31.02%)。在北京地区 2015 年深冬

季节发生霾污染时，空气细菌中变形菌门的相对丰

度由 25.99%上升至 32.71%，而放线菌门的相对丰

度由 28.09%下降至 20.88%[15]。综合以上结果，霾

污染均会导致空气细菌中变形菌门的富集和放线

菌门相对丰度的降低，而且随着霾污染程度的加

剧，这种影响更为明显。 

进一步分析空气细菌中平均相对丰度前 1%的

最优势纲在重度霾污染时的变化趋势，结果如图 3

所示。变形菌门的 α 变形菌纲(Αlphaproteobacteria)

和 γ变形菌纲(Gammaproteobacteria)在重度霾污染

样品中平均相对丰度分别为 37.23%和 8.46%，均

高于其在非污染样品时的水平(分别为 24.38%和

5.95%)。厚壁菌门中梭菌纲(Clostridia)在重度霾污

染时，平均相对丰度由 19.26%上升至 23.67%，而

芽孢杆菌纲(Bacilli)则由 13.88%显著降低至 6.70% 

(t 检验，P<0.001)。放线菌门在霾污染中相对丰度

的降低仍然主要由放线菌纲(Actinobacteria)的下降

导致，其在重度霾污染样品中由 17.39%显著下降至

7.21% (t 检验，P<0.001)。本课题组在对 2015 年   

12 月至 2016 年 1 月霾污染空气微生物群落结构变

化的研究中同样发现了相同的变化趋势[15]，从一 
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定程度上证实了深冬季节霾污染中变形菌门的上

升同样主要由 α 变形菌纲和 γ 变形菌纲的富集引

起，放线菌门的下降主要由放线菌纲相对丰度的下

降引起，而尽管霾污染中厚壁菌门无稳定变化，但

其中芽孢杆菌纲的相对丰度显著下降。 

据研究报道，α 变形菌纲、γ 变形菌纲、芽孢

杆菌纲和放线菌纲是空气颗粒物上的主要细菌类

别[24-25]。α 变形菌纲包含众多与植物相关的细菌种 

 

 
 
图 2  重度霾污染时空气细菌在门水平上的特征 
Figure 2  Characteristics of airborne bacteria at phylum level in severe haze 
注：RH1、RH2、RH3：霾污染样品；RNH1、RNH2：非污染样品. 

Note: RH1, RH2, RH3: Haze polluted samples; RNH1, RNH2: Non-polluted samples. 

 

 
 

图 3  重度霾污染时空气细菌在纲水平的相对丰度 
Figure 3  Relative abundance of airborne bacteria at class level in severe haze 
注：图中数据为平均相对丰度前 1%的优势细菌纲；RH 和 RNH 分别为污染样品和非污染样品；星号表示差异显著性(t test，*：

P<0.05; **：P<0.01; ***：P<0.001)；误差线为标准偏差(n≥6). 

Note: Data showed the relative abundance of the top 1% dominant bacteria at class level; RH: Haze polluted samples; RNH: 
Non-polluted samples; Asterisks represent the significant difference (t test, *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001); Error bars represent 
standard deviation of the data (n≥6). 
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类，γ 变形菌纲则包含众多人类致病菌[25]。霾污染

发生时，颗粒物主要来源于地面悬浮，同时也和人

类活动密切相关，可能会造成 α 变形菌纲和 γ 变形

菌纲细菌在霾污染中的富集。 

为了详细分析重度霾污染对空气细菌群落结

构的影响，选择所有样品中平均相对丰度前 50 的

属 绘 制 热 图 。 如 图 4 所 示 ， 甲 基 杆 菌 属

(Methylobacterium)在 3 个污染样品中的相对丰度

分别为 29.98%、31.00%和 28.48%，显著高于非污

染样品(11.13%和 7.45%，t 检验，P<0.05)。不动 

 

 
 

图 4  重度霾污染时空气细菌平均丰度前 50 的细菌属水平的差异 
Figure 4  Difference of average abundance of the dominant top 50 airborne bacteria at genus level in severe haze 
注：RH1、RH2、RH3：霾污染样品；RNH1、RNH2：非污染样品；取各样品相对丰度的自然对数进行数据标准化. 

Note: RH1, RH2, RH3: Haze polluted samples; RNH1, RNH2: Non-polluted samples; Natural logarithm of the relative abundance of 
each sample was taken to perform data standardization. 
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杆菌属(Acinetobacter)在全部霾污染样品(相对丰

度分别为 3.10%、5.37%和 6.47%)均高于非污染样

品 ( 相 对 丰 度 分 别 为 2.56% 和 2.50%) 。 然 而

Paracoccus 、 Lactobacillus 、 Microbispora 、

Sphingomonas、Rubellimicrobium、Planomicrobium、

Hymenobacter 、 Kaistobacter 、 Planococcus 、

Carnobacterium、Agrobacterium、Staphylococcus、

Brachybacterium、Skermanella、Methanobrevibacter、

Jeotgalicoccus、Agrococcus 和 Devosia 属的相对丰

度在霾污染样品中均低于非污染样品。所有样品中

平 均 相 对 丰 度 超 过 1% 的 最 优 势 属 分 别 为

Methylobacterium 、 Acinetobacter 、 Paracoccus 、

Lactobacillus 、 Oscillospira 、 Lachnospiraceae_ 

[Ruminococcus]、Microbispora、Sphingomonas 和

Streptococcus，对它们进行进一步比较分析发现，

其中 Paracoccus、Microbispora、Methylobacterium、

Streptococcus 和 Sphingomonas 5 个属在 2015 年所

采集的霾污染空气样品中也是平均相对丰度超过

1%的最优势属[15]。更重要的是，尽管这些属在霾

污染中的变化程度存在差异，但其变化趋势一致：

除 Methylobacterium 相对丰度上升外，Paracoccus、

Microbispora、Streptococcus 和 Sphingomonas 在霾

污染中均呈现下降趋势。空气细菌属水平特征与颗

粒物主要化学组分的 Pearson 相关性分析也在一定

程度上证实了这种变化趋势。Methylobacterium 和

Acinetobacter 与霾污染中显著上升的 Cl−、NO3
−、

SO4
2−、NH4

+、K+、Mg2+等水溶性离子和 Zn、Cd、

Tl、Pb 等金属元素之间分别呈现显著的正相关关

系，Paracoccus 和 Sphingomonas 则分别于 NO2、

Cu、Mn 和 Ba 呈现显著负相关关系，而 Microbispora

和 Streptococcus 则与各污染物及化学组分均无显

著相关性(图 5)。 

为进一步确认霾污染中具有统计学差异变化

的空气细菌，选择平均相对丰度超过 0.1%的属进

行了 LEfSe 分析。如图 6 所示，本次重度霾污染

中甲基杆菌属(Methylobacterium)被显著富集。相对

丰度显著下降的细菌种类较多，其中芽孢杆菌纲

(Bacilli) 、 乳 杆 菌 目 (Lactobacillales) 、 肉 杆 菌 科 

(Carnobacteriaceae)、放线菌门(Actinobacteria)、放

线菌纲(Actinobacteria)、放线菌目(Actinomycetales) 

同样在 2015 年同一时间段的霾污染事件中被观测

到与本次相同的显著降低趋势。目前有研究报道霾

污染中优势的细菌种类差异较大，很难得出普遍规

律[26]。甲基杆菌属具有较好的多环芳烃降解能力，

通常分离来自多环芳烃污染的垃圾处理厂等高污

染环境[27-28]。本次重度霾污染中甲基杆菌属被显著

富集，提示北京周边一些高污染环境可能加剧了此

次霾污染。 

3  讨论与结论 

空气微生物极易受到地域、气候和污染等环境

因子的影响。霾污染发生时，稳定的气候条件[29]

和过量的污染物排放[30]使细菌附着在颗粒物上或

作为颗粒物直接进入空气，因此，颗粒物浓度的升

高不仅会引起空气细菌浓度的升高，而且与空气细

菌 α 多样性和群落结构的改变之间也表现出极显

著的相关性[31-32]。通过对本次重度霾污染中空气细

菌群落组成特征的分析，确定了霾污染中显著富集

的细菌门类为变形菌门，纲水平上为 α 变形菌纲或

γ 变形菌纲。然而显著降低的细菌门类为放线菌

门，纲水平包括放线菌纲和芽孢杆菌纲。目前国内

关于霾污染空气细菌群落组成的研究均发现，变形

菌门、厚壁菌门和放线菌门是空气中优势的细菌门

类[26]，本研究则在此基础上进一步明确了重度的

霾污染发生时空气细菌群落结构的变化规律，结合

前期对连续多次霾污染的跟踪报道，明确空气细菌

变化规律的季节稳定性尚属首次。 

本文通过对重度霾污染时空气细菌群落结构

特征和霾污染物相关性的系统分析，明确了颗粒物

浓度和水溶性离子 SO4
2−、NH4

+、Cl−、K+、Mg2+

及金属元素 Zn、Cd、Tl、Pb 是影响空气细菌群落

结构的关键环境因子。本研究首次明确了水溶性离

子，尤其是 NO3
−、SO4

2−、NH4
+对空气细菌群落结 
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图 5  重度霾污染时空气细菌相对丰度前 1%的最优势属与环境因子的 Pearson 相关性 
Figure 5  Pearson correlations between the top 1% dominant airborne bacteria at genus level and environmental factors 
in severe haze 
注：**：在 0.01 水平(双侧)上显著相关；*：在 0.05 水平(双侧)上显著相关. 

Note: **: Significant correlation at 0.01 level (two-sided test); *: Significant correlation at 0.05 level (two-sided test). 
 

构的影响大于 NO2、SO2 等气态污染物。与气态前

体物质 NO2 和 SO2 等相比，颗粒物上形成的二次

气溶胶化学组分(NO3
−、SO4

2−、NH4
+)是影响空气

细菌的关键因素。值得注意的是，在空气污染红色

预警时，重度霾污染中细菌群落组成与 NO2 具有

显著的相关性，可能是随着污染程度的加重，空气

中的一次气溶胶能更快速形成二次气溶胶，这对全

面解析空气细菌对霾污染的反馈机制尤为重要。霾

污染过程中，颗粒物和气态污染物浓度与空气细菌

浓度呈现显著正相关关系[15]。NO2 和 SO2 是霾污 
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染中重要的气体污染物，其主要来源分别为机动车

尾气和化石燃料的燃烧排放[33]。当霾污染发生时，

颗粒物浓度升高，细菌附着在颗粒物或者本身作为

颗粒物由污染源直接排放进入空气，显著提高空气

细菌浓度。较高的相对湿度是霾污染的另一重要特

征。随着霾污染程度的加剧，二次气溶胶大量形成，

例如在含有 NH3 和 NO2 的细颗粒物上，SO2 被迅

速氧化生成大量硫酸盐，并同时促进颗粒物上硝酸

盐和有机物的生成，这些二次气溶胶的形成加剧了

霾污染[18,34]，并显著改变空气细菌群落结构。关于

水溶性离子对微生物生存的影响已经有报道：

SO4
2−会影响微生物的生长周期[35]，Cl−会影响亚硝

酸盐细菌的生存也可能杀死微生物[18]，高浓度 K+

可能会破坏微生物的结构导致微生物死亡[36]，三

者浓度的上升可能来源于北方的集中供暖和生物

质的燃烧[37]。另外，过量的重金属 Zn、Cd、Tl、

Pb 更是对生物生存具有不利影响[22]。本研究结果

说明，除了颗粒物浓度外，这些化学组分同样是影

响空气细菌群落的关键环境因子。在稳定且湿润的

气象条件下，SO2、NO2、NH3 迅速转化生成大量

的 SO4
2−、NO3

−、NH4
+，不仅造成了严重的霾污染，

还显著影响了空气细菌的群落组成。 

空气微生物的浓度和群落特征直接关系到人

类健康，目前尚无针对室外环境空气微生物所判

定的空气质量标准，这在科学治理霾污染中表现

出一定的局限性。本文通过对重度霾污染时空气

微生物的群落结构特征和关键环境因子的系统研

究，为深入解析霾污染时空气微生物的传播机制

提供数据支持，同时为建立更完善的环境评价体

系和有效预防霾污染危害提供一定的参考。 
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