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摘   要：空气微生物无处不在，主要包括细菌、真菌和病毒等，是大气生态系统中不可或缺的组

成部分，对维持大气生态系统的稳定性和功能具有重要意义。空气微生物中不仅包含有益微生物，

也潜在大量威胁人类健康的病原微生物。因此，全面深入揭示空气微生物在空气中的分布特征及

演替规律，对提高空气质量、保障人们健康及国家生物安全具有至关重要的作用。本文系统地阐

释了空气微生物来源、分布特征及其影响因素、病原微生物种类及潜在健康风险，有助于更好地

认识空气微生物污染及其健康风险，为空气微生物污染防控和人类健康保障及生态环境保护提供

科学依据。 
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Abstract: Airborne microorganisms (AMs), including bacteria, fungi, and viruses, are 
ubiquitous. They are indispensable components of the atmospheric ecosystem, play an essential 
role in maintaining the stability and functions of the atmospheric ecosystem. AMs include not 
only beneficial microorganisms but also pathogenic microorganisms, which pose a threat to 
human health. Therefore, comprehensively revealing the distribution characteristics and 
succession patterns of AMs is of great significance for improving air quality, safeguarding 
human health, and ensuring national biosafety. This review systematically elucidates the 
sources, distribution characteristics, influencing factors, and categories of pathogenic 
microorganisms as well as the health risks associated with AMs. It contributes to the in-depth 
understanding of AMs pollution and its health risks, providing a scientific basis for preventing 
and controlling the pollution and protecting human health and eco-environment. 
Keywords: airborne microorganisms; pathogenic microorganisms; community distribution; health 
risk 
 
 

空气微生物无处不在[1]，多以附着于颗粒物

的形式存在，主要包括细菌、真菌、病毒及放线

菌等[2]。它们来源广泛(图 1)：自然源包括土壤、

淡水和海洋、植物等；人为源包括人体皮肤、唾

沫、动物饲养、工业生产、污水处理以及交通车

辆尾气排放等 [3]。空气微生物可定殖于人体皮

肤、消化道和呼吸道黏膜等，影响人类健康[4]。

研究表明，城市空气微生物多样性低是造成城市

儿童患哮喘率显著高于农村儿童的重要原因[5]。

芬兰科学家也发现，暴露于多样性高的空气微生

物中可增强儿童的免疫力[6]。空气微生物能以颗

粒物等作为载体进行长距离传播[7]，引发多点间

人和动物的交叉病原微生物感染，造成更多人员

疾病。空气中潜在的病原微生物不仅能够直接感

染人类造成疾病[3]，而且可以间接通过威胁粮食

安全及生态系统稳定威胁人类健康[8]。例如，空

气粉尘中的植物病原体威胁农业生产和粮食安 
全[3]；跨洋和跨大陆的沙尘可以将病原微生物从

源头转移到数千公里以外的地方，对生态系统造

成显著干扰[8]，进而威胁人类健康。综上所述，

空气微生物已经成为全球关注的热点，在维持生

态系统稳定、保障粮食安全及人类健康方面发挥

着重要作用。因此，本文系统阐述了空气微生物

的来源、分布特征及其影响因素，同时探讨了空

气中病原微生物种类及其潜在健康风险，在此基

础上对空气微生物领域未来研究方向和前景提出

展望，为空气微生物污染防控和空气质量提升提供

理论依据，对保障和促进人类健康具有深远意义。 
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图 1  空气微生物来源图 
Figure 1  Sources of airborne microorganisms.  
 

1  空气微生物群落组成 
空气中微生物组成十分丰富。据估计，自然

界中大约有 4 万种细菌、150 万种真菌和 13 万

种 病 毒 ， 其 中 优 势 细 菌 属 为 芽 孢 杆 菌 属

(Bacillus)、微球菌属(Micrococcus)和葡萄球菌属

(Staphylococcus)等，优势真菌属为枝孢菌属

(Cladosporium)、交链孢菌属(Alternaria)和青霉

菌属(Penicillium)等[9]。目前对空气病毒的研究仍

十分缺乏。 
1.1  空气细菌 

空气中细菌浓度大约为 101−107 CFU/m3[10]。

通过培养方法从空气中分离得到的细菌以革兰

氏阳性菌为主[11]。然而，Xue 等[12]研究发现， 

沿海空气中可培养细菌主要为革兰氏阴性菌，如

流感嗜血杆菌(Haemophilus influenzae)、假交替

单胞菌属 (Pseudoalteromonas)、铜绿假单胞菌

(Pseudomonas aeruginosa)等[13]。关于海洋空气中

空气细菌的来源，Li 等[14]研究表明，细菌和其

他初级生物颗粒可以通过破碎波浪中的气泡破

裂，从而由海洋表面微层(sea-surface microlayer, 

SML)释放到大气中，相对于 SML 中的浓度，海

雾气溶胶中的细菌浓度可以显著富集。 

随着分子生物学及高通量测序技术的发展，越

来越多的研究学者关注空气细菌群落组成及其影

响因素。大量研究表明，变形菌门(Proteobacteria)、

放线菌门(Actinobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes) 
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和拟杆菌门(Bacteroides)在空气细菌群落组成中

占主导地位[15-17]。虽然如此，空气微生物群落组

成仍存在显著的时空差异，细菌的浓度、多样性、

大小分布和优势种会随时间和空间的变化而变

化。最新研究表明，厦门市细菌绝对丰度在冬季

显著高于夏季，公园的空气细菌绝对丰度最低，

工业区的空气细菌绝对丰度最高[9]。在不同季节

和不同城市化程度区域，Li 等[15]研究发现，空

气微生物中致病细菌也存在明显差异，病原微生

物占总细菌的比例在夏季显著高于春季，城市化

显著增加了潜在致病性物种的相对丰度，特别是

在医院附近。此外，Zhai 等[18]研究表明，细菌

暴露水平主要与人体口腔、室内人体皮肤以及室

外风、温度、相对湿度等多种因素相关，因此，

细菌组成与具体环境密切相关(表 1)，城市环境

中常检测到的是链霉菌属(Streptomyces)、微球菌

属(Micrococcus)和考克氏菌属(Kocuria)[2]；在小

学教室中占主导地位的优势细菌属是水栖菌属

(Enhydrobacter)、链球菌属(Streptococcus)和微球

菌属(Micrococcus)[19]；污水处理厂中主要是葡萄

球菌属(Staphylococcus)、芽孢杆菌属(Bacillus)
和假单胞菌属(Pseudomonas)[20]；在地铁站常检

测到副球菌属 (Paracoccus)、鞘氨醇单胞菌属

(Sphingomonas)和考克氏菌属(Kocuria)[21]；在室

内多用途设施(公共洗浴设施、商务办公室、美

食广场)和公共交通设施(机场、火车站)[22]、医

院[23]和家禽养殖场[24]等空气中的优势细菌属只

有细微的差别。然而，目前的研究多以单一时间

采样为主，缺乏时间尺度高分辨率的连续采集及

分析[28]，不能更好地了解微生物群落的时序变

化，因此，后续我们应该着重关注高时间分辨率

系统性的研究。 
 
表 1  不同研究环境中优势细菌属和真菌属 
Table 1  Dominant bacterial and fungal genera in different study environments 
Detected 
environment 

Dominant  
bacterial genera 

References Detected 
environment 

Dominant  
fungi genera 

References 

Urban Streptomyces, Bacillus, 
Kocuria 

[2] Urban Xylaria, Schizophyllum, 
Cryptococcus 

[2] 

Elementary 
school classroom 

Enhydrobacter, 
Streptococcus, 
Micrococcus 

[19] Elementary school 
classroom 

Cladosporium, Trametes, 
Aureobasidium 

[19] 

Wastewater 
treatment plant  

Staphylococcus, Bacillus, 
Pseudomonas 

[20] Subway station 
(Athens) 

Cladosporium, 
Mycosphaerella, Antrodia 

[21] 
 

Subway station 
(Athens) 

Paracoccus, 
Sphingomonas, Kocuria 

[21] Indoor multiple-use 
facilities  

Aspergillus, Penicillium, 
Toxicocladosporium 

[22] 

Indoor 
multiple-use 
facilities  

Staphylococcus, Kocuria, 
Corynebacterium 

[22] Public transportation 
facilities 

Malassezia, Penicillium, 
Aspergillue 

[22] 

Public 
transportation 
facilities 

Staphylococcus, 
Corynebacterium, 
Micrococcus 

[22] Poultry farms Fusarium, Clavaria, 
Rhodotorula 

[25] 

Hospital Staphylococcus, 
Micrococcus, 
Corynebacterium 

[23] Wastewater 
treatment plant 

Penicillium, Cladosporium, 
Alternaria 

[26] 

Poultry farms Staphylococcus, 
Micrococcus, 
Pseudomonas 

[24] Hospital Penicillium, ladosporium, 
Aspergillus 

[27] 
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1.2  空气真菌 
真菌种类繁多，约 150 万种，但其通常只占

所有空气微生物的小部分[18]。真菌病原体和过

敏原在空气中无处不在，相较于细菌，真菌暴露

与 过 敏 及 哮 喘 具 有 更 加 紧 密 的 联 系 [29] 。

Fröhlich-Nowoisky 等发现，空气中的真菌大小

不一，粗颗粒物中植物病原体较多，可吸入细颗

粒物中人类病原体和过敏原较多，并且在粗颗粒

物和细颗粒物之间检测到真菌群落结构和组成

存在显著性差异[25]。例如，一些植物病原体仅

在或主要在粗颗粒样品中发现，如布氏白粉菌

(Blumeria graminis)和锈菌属(Puccinia spp.)；而

一些人类病原体仅在细颗粒样品中检测到，如热

带念珠菌(Candida tropicalis)和 Wallemia spp.[30]。 
枝 孢 菌 属 (Cladosporium) 、 曲 霉 菌 属

(Aspergillus)和青霉菌属(Penicillium)在空气真菌

群落中占主导地位[31]，然而季节变化会导致微

生物的聚集、组成和相互作用发生改变，真菌群

落在夏季表现出比冬季更高的异质性[29]。在不

同条件下导致过敏的真菌物种丰度在秋季达到

峰值，而真菌病原体的相对丰度在春季最高；室

外真菌丰度冬季高于夏季，而室内则相反[32]。

在不同地区，由于来源、气象条件、土地利用类

型和人为活动的不同，真菌群落的多样性具有显

著差异(表 1)，在城市环境下检测到的是裂褶菌

属(Schizophyllum)、炭角菌属(Xylaria)和隐球菌

属(Cryptococcus)[2]；在小学教室中占主导地位的

优势真菌属为枝孢菌属(Cladosporium)、栓菌属

(Trametes)和短梗霉属(Aureobasidium)[19]；地铁

站主要是枝孢菌属 (Cladosporium)、球腔菌属

(Mycosphaerella)、薄孔菌属(Antrodia)[21]；家禽

养殖场常检测到的是镰刀菌属(Fusarium)、珊瑚

菌属(Clavaria)和红酵母属(Rhodotorula)[25]；在室

内多用途设施(公共洗浴设施、商务办公室、美

食广场)、公共交通设施(机场、火车站)[22]、污

水处理厂[26]、医院[27]等空气中的优势真菌属有

细微的差别。因此研究空气中真菌的多样性可以

为微生物感染的控制和监测提供参考。 

2  驱动空气微生物变化的因素 
植物[3]、水体[13]和土壤[33]是空气微生物的重

要来源，人类活动也会释放大量微生物到空气

中，如口腔微生物、飞沫、皮肤微生物脱落以及

粪便排泄等[34]。空气微生物具有来源多、种类

多样、活性易变、播散三维、沉积再现和感染广

泛的特点[35]，其组成受多种自然及人为因素影

响，如气象因子(包括温度、相对湿度、降水、

大气压以及紫外强度)、化学污染物、重金属污

染、土地利用方式改变、人为活动和城市化等[9]。 

2.1  气象因子 
2.1.1  温度 

温度是影响空气微生物生存和繁殖的最重

要因素之一。低温可降低微生物机体的代谢活

力，使其生长和繁殖受到抑制，但存活时间会相

对延长；高温既可能使微生物体内的蛋白质和核

酸变性失活，破坏细胞结构导致微生物死亡，又

可能会加快微生物细胞干燥脱水，不利于微生物

生存[35]。温度对空气细菌和真菌的影响程度有

所不同，相比细菌，温度对真菌浓度的影响更

大[35]。例如，Frączek 等[36]的研究表明，最高的

真菌气溶胶浓度出现在夏季(平均气温 17−19 ℃)，
为 1 439−16 445 CFU/m3 ， 明 显 高 于 秋 季    
(172−3 567 CFU/m3)、冬季(112−2 531 CFU/m3)和
春季(245−1 939 CFU/m3)。 
2.1.2  相对湿度 

相对湿度也是影响微生物生存和繁殖的重

要因素，对空气微生物浓度、多样性和组成等影

响显著，并且与温度结合后影响更明显[37]。先

前的研究表明，室内温度越低空气交换速率越

高，室内空气细菌丰度越低；相对湿度越低，室
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内空气中真菌浓度越低[38]。在亚热带地区，相

对湿度对空气中真菌孢子数的影响要大于温度，

70%−80%左右的湿度值有利于担孢子和子囊孢

子的释放[12]。 
2.1.3  风速(wind speed, WS) 

风是生物气溶胶产生和传播的动力，空气中

微生物浓度受风影响较大，风可以吹散高浓度的

微生物气溶胶，也可以将其他环境中的微生物带

入空气中[1]。低风速条件下，细菌和真菌繁殖体

的传输受到限制，使其只能在产生源附近进行传

播，导致周围人类更容易暴露在微生物风险中；

而高风速具有相当强的大气稀释效应，即使会带

来外源微生物，也会降低微生物浓度水平[39]。 
2.1.4  降水 

大部分研究表明降水会增加空气中微生物

的浓度，通过增加环境湿度促进微生物的产生和

释放，进而增加空气中微生物浓度[40-41]。Levetin
和 Horner[42]研究发现，降雨对空气中真菌的干

孢子和湿孢子有积极作用，通常在叶子上发现干

孢子，当雨滴撞击叶子表面时，孢子可能会分散

随风进入到大气中。仅少部分研究发现降雨和降

雪会对空气中微生物产生冲刷和净化作用，进而

降低空气中微生物浓度，并且微生物粒径越大，

对微生物粒子的清除效果越好[37]。 
2.1.5  紫外强度 

不同强度的太阳辐射会导致环境温度和相

对湿度发生变化，由此对微生物的生存和繁殖产

生复杂影响。当太阳辐射增强时，紫外线普遍增

强，这将增强杀死微生物的能力[43]。先前研究

表明，低辐射强度下，环境中适宜的温度和湿度

有利于微生物孢子的释放，进而提高空气中微生

物浓度水平[42]。 

2.2  空气污染物 
空气污染物是影响空气微生物群落组成的

重要因素之一。空气污染物是指存在于大气中，

对人类健康和环境产生危害的各种物质和颗粒

等，主要包括大气颗粒物 (particulate matter, 
PM)、臭氧(O3)、二氧化硫(SO2)、二氧化氮(NO2)
和一氧化碳(CO)[44]。Crandall 和 Gilbert[45]研究

发现，空气污染物在形成微生物群落结构中起着

主要作用，由于雾霾天有毒有害物质浓度较高，

北京市区雾霾事件期间空气中微生物浓度呈现

下降趋势。Xie 等研究表明，空气质量水平不同

的地区，总微生物(total airborne microbes, TAMs)
浓度趋势呈现不同变化，随着空气质量的恶化，

TAMs 浓度并不总是随着空气质量的恶化而增

大，而是呈现先上升后略有下降的变化趋势，在

中等污染水平时达到最大值，这可能是由于附着

在颗粒物(PM)上的化学污染物数量的变化引起

的微生物生长和抑制的共同作用[46]。此外，Jeon
等[47]认为 PM 排放会因其附着性而引发生物气

溶胶浓度的增加，而细颗粒物(PM2.5)可以作为空

气中微生物的载体，PM2.5 浓度的增加为空气中

微生物的附着提供了更多的介质，因此导致空气

微生物浓度水平随着 PM2.5 浓度的增加而增加。

对于其他污染物(如 O3)与 TAMs 浓度呈负相关

关系[39]，这可能是由于高浓度的 O3 对微生物产

生毒性作用。相反，Dong 等[48]发现 SO2、NO2

和 CO 浓度与空气中微生物总量呈显著正相关

关系，这一现象可能是由于 SO2、NO2 和 CO 转

化的硫酸盐、硝酸盐和碳酸盐可以被一些活性菌

当作营养物质，有利于微生物的生长。 

2.3  人为因素 
2.3.1  人类活动 

人类活动是影响空气微生物群落分布的另

一重要因素。人体皮肤和消化道携带 1012−1014

种微生物，人类活动会导致室内和室外环境微生

物群落组成发生一定的变化[9]。研究表明，室内

不同界面与人体皮肤之间具有较多的共享微生

物，人类经常接触的界面中，潜在致病微生物的 
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比例显著高于人类较少接触的界面，这证明人类

的直接接触将显著改变室内界面微生物群落组

成[49]。此外，人类活动造成的室外空气污染物

及化学组分变化也会显著影响空气微生物组成，

中国新年期间与非新年期间相比，人口和人类活

动存在显著差异，环境的变化受人类活动影响，

对空气微生物群落产生显著影响[28]。空气细菌

群落中潜在致病菌的检出率为 0.07%−24.85%，

平均为 6.22%，与城市街道采集的样品空气中检

出率相当[17]，空气细菌中的潜在致病菌相对丰

度在春节期间随时间延长而增加，春节后下降，

春节期间空气中致病细菌的相对丰度高达

24.85%，平均为 14.28%[28]，与人类皮肤上检测

到的丰度相当[49]，甚至高于医院空气中检测到

的丰度[15]。这些结果表明，人类活动会对空气

微生物群落丰度产生显著影响。 
2.3.2  城市化 

城市化进程不断加快使得土地利用方式、人

口密度以及绿地格局发生变化。在城市化过程

中，公园和城市住宅区迅速取代了农业区和森林

区，导致土地硬化，这些变化会间接影响土壤微

生物的组成和多样性，最终通过灰尘或气溶胶的

扩散影响空气微生物[15]。植被覆盖率对空气微生

物的组成具有重要影响。Li 等以厦门为样点城市

展开研究发现，细菌群落在门(phylum)水平上来

看，归一化植被指数显著低于城市功能区(森林、

街道、居民区)的区域(后文统称为对照区)，放线

菌门显著高于其他门类，厚壁菌门则呈相反趋

势；同样，在真菌群落的纲水平上也发现显著差

异，森林区的子囊菌纲的相对丰度最低，而在对

照区相对丰度最高[17]。因此，植被覆盖率是决定

空气中细菌和真菌群落组成的关键因素。然而，

随着城市化进程的加速，城市绿地面积逐渐减

少。先前研究表明，空气中病原微生物在森林、

街道、居民区检测出的相对丰度为 3.03%−6.77%，

其中病原微生物在居民区和街道区丰度较高，森

林区丰度最低[17]。因此，推测城市绿地在塑造

空气微生物群落方面发挥着重要作用，其中植物

种类的多样性对于降低空气中病原微生物的相

对丰度具有至关重要的作用[17]。 

3  空气微生物污染的健康风险 
3.1  细菌性和真菌性病原微生物 

空气微生物中潜在的病原微生物污染逐渐

成为社会关注的重点环境问题之一。目前空气微

生物污染中的病原微生物主要有细菌性、真菌性

以及病毒性三大类[50]，而且潜在病原微生物丰

度增加的途径越来越多样化[51]，如图 2 所示，

由于人为因素产生的包括人类日常生活、工农业

及畜牧业等，自然来源主要包括动植物扩散、水

汽输送、土壤逸散以及其他的自然灾害(沙尘暴

及洪水等)，导致人类健康处在更大的威胁中。

特别是一些典型的人为排放源所带来的健康风

险尤其重大。例如，卫生填埋场的废弃物处理过

程中，垃圾焚烧和填埋产生的污染物可成为病原

体传播的介质，显著增大了潜在健康风险[37]；

交通排放中的颗粒物不仅携带有害化学物质，还

可能成为病原微生物的载体，增加呼吸系统疾病

的风险[50]；工业排放中释放的重金属和有机污

染物会抑制免疫系统，使人体更易感染病原微生

物[52]；农业和畜牧业排放的氨气、甲烷及农药残

留，不仅直接影响呼吸健康，还可能通过空气传

播病原微生物，引发慢性或急性的健康问题[52-53]。

此外，英美两国发现洪水淹没的房屋有利于病原

微生物生存，含有大量霉菌的房屋会成为暴露病

原微生物的一个场所[54]。Wesley 等研究表明，

城市气溶胶中始终存在病原菌，其中幽门螺杆菌

(Helicobacter pylori)、蜱传立克次体(Tick-borne 
Rickettsia)、C 型肉毒梭菌(Clostridium botulinum 
type C)、鼻疽伯克霍尔德菌(Burkholderia mallei)、 
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图 2  增加空气微生物中病原微生物丰度的潜在途径 
Figure 2  Potential pathways for the abundance of pathogenic microorganisms in AMs. 
 

类鼻疽伯克霍尔德菌(Burkholderia pseudomallei)
等细菌对环境有害，可导致人类健康疾病和哺乳

动物疾病(如菌血症、胃肠道溃疡、胃溃疡和腺

病)[55]，这也表明城市地区存在的许多病原微生

物可能对城市居民的健康构成威胁。 
空气中潜在的病原微生物不仅会对人类健

康造成伤害，同时也会对植物造成伤害。空气中

的真菌通过孢子进行传播，真菌孢子的远距离传

播会对农业和全球粮食安全构成威胁，即使寄主

植物季节性缺失，一些真菌病原体也能够跨越洲

际距离传播并重新感染宿主，一个显著的例子是

稈 锈 病 菌 (Puccinia graministritici Eriks et 
Henn.) 、 叶锈 病菌 [Puccinia rubigo-veratritici 
(Eriks.) Carleton]和条锈病菌[Puccinia glumarum 
(Schm.) Eriks. et Henn]的传播导致农业作物小麦

患小麦茎锈病，小麦发病后轻者麦粒不饱满，重

者麦株枯死，不能抽穗，产量急剧下降，对全球

粮食供应构成威胁[56]。因此，探索病原微生物

多样性和分布特征可以为后续研究病原微生物

对人类健康和生活的影响打下坚实的基础。病原

菌对植物的侵入，可导致周围土壤及水体等微生

物群落等受到干扰，造成生态系统紊乱。在“同
一健康(one health)”下探索病原微生物多样性和

分布特征可为地球生态系统稳定、动植物及人类

健康提供重要的科学基础。 

3.2  抗生素耐药性 
抗生素耐药性(antibiotic resistance, AMR)的

出现变成了对全球卫生、粮食安全和可持续发展

目标的最大威胁之一。然而由于抗生素抗性基因

(antibiotic resistance genes, ARGs)在人、动物和

环境之间的广泛传播，抗生素的功效日益被削 
弱[5]。由细菌引起的疾病主要依赖抗生素治疗，

因此其疗效日益受到阻碍，导致数百万人死亡[57]。

据预测，到 2050 年，耐药性致病微生物可能导

致人类死亡数量高达 1 000 万[57]。空气中的微生

物，包括潜在的携带抗生素抗性基因的微生物，

很容易被人类吸入并定殖在消化道和呼吸道黏

膜上，甚至深入肺部[58]，鉴于成年人每天呼吸

的空气通量在 10 000−12 000 L[59]，周围的大气

可能是 ARGs 的重要暴露途径。例如，2019 年

与耐药性相关的下呼吸道感染死亡人数超过

150 万，其成为负担最重的感染综合征，造成这
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种状况的 6 种主要死亡病原体包括待定大肠埃

希氏菌(Candidatus Escherichia coli)、待定金黄色

葡萄球菌(Candidatus Staphylococcus aureus)、待

定 肺 炎 克 雷 伯 氏 菌 (Candidatus Klebsiella 
Pneumonia) 、 待 定 肺 炎 链 球 菌 (Candidatus 
Streptococcus pneumoniae)、待定鲍曼不动杆菌

(Candidatus Acinetobacter baumannii)和待定铜绿

假单胞菌(Candidatus Pseudomonas aeruginosa)，已

被世卫组织确定为重点病原体[57]。此外，ARGs
的存在使得一些中低收入国家的各个年龄段人

群死亡率都很高，微生物耐药性成为全球最主要

的健康问题之一，在一些贫困国家这个问题尤为

严重[60]。目前，ARGs 已在不同生态系统中广泛

检出，例如土壤、水体、空气及污水处理厂污泥

等，而与土壤和水环境相比，关于空气微生物中

ARGs 研究相对较少，这越来越受到研究者的关

注。同时先前研究大多集中在 ARGs 和潜在病原

体的分布和丰度上，因此，未来应该深入对在大

气生态系统环境下的 ARGs 和潜在病原体之间

关系的探究。 

3.3  空气病毒 
病毒是地球上存在数量最多、多样性最高的

生命体[61]。空气中存在丰富多样的病毒，其数

量大约为细菌的 9−461 倍[62]。相较于细菌和真

菌，病毒可以附着在更小粒径的有机气溶胶上，

使其存活时间变得更长，从而分散到更远的距

离，最远可达几米[63-64]。新型冠状病毒通过空

气等介质飞速传播，造成了大量人员感染甚至

死亡，一度成为全球最受关注的公共卫生问题

之一[29]。此外，病毒的传播可随季节变化而变

化，不同病毒的暴发时间各不相同，一些集中在

夏季，而另一些集中在冬季或其他时间[18]。人

在呼吸时，上呼吸道暴露在外，导致潜在健康风

险增大，例如流感病毒与引起普通感冒的其他

鼻病毒、腺病毒和冠状病毒通常会感染上呼吸

道[1]。空气中的病毒对人类的健康造成了巨大的

威胁，然而，目前对病毒的生态研究主要集中在

海洋生态系统，截至目前对空气病毒的研究有

限，并未深入了解它的特性及功能。为更好地提

升空气质量、保障人类健康，亟须展开对空气病

毒群落分布规律及其影响因素的研究，采取预防

措施来降低其危害。 

4  展望 
4.1  重视空气微生物污染对人类健康影响

的研究 
空气微生物在提升环境质量和保障人群健

康过程中发挥着重要作用，而近年来空气微生物

污染更加严重地威胁着人们的生活和健康，其中

的病原微生物不仅会引发人类疾病，还可能加速

许多工业设备的腐蚀、食品的变质，影响农作物

的产量。此外，抗生素的滥用会导致细菌的耐药

性增强，使其治疗效果逐渐降低。因此，未来应

该关注病原微生物的群落分布规律及其影响因

素，重视空气微生物污染对人类产生的影响。 

4.2  关注空气病毒群落分布及其影响因素

的研究  
空气病毒威胁人类健康，然而目前对病毒生

态的研究主要集中在海洋生态系统，对空气病毒

的认识存在一定的局限性，尚无研究阐明空气病

毒群落分布规律、影响因素及其生态功能。然而

随着高通量测序技术的日渐成熟，环境病毒及其

功能等也越来越受到全球研究者的关注，因此，

未来我们应该结合高通量测序技术，更加关注空

气病毒群落分布及其影响因素的研究。 

4.3  深入对空气微生物高时间分辨率的系

统性研究  
目前对空气微生物多为较单一时间的研究，

通过短期采样或者粉尘收集来探索空气中微生

物群落，这并不能捕捉到整体的微生物状况，空
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气中微生物的高时间分辨率动态目前鲜有报道，

如小时序列这种小时尺度的空气微生物组成特

征研究，可以追踪空气微生物群落的时序变化，

揭示其季节性变化、环境因素对空气微生物的影

响机制，从而更好地理解空气微生物与大气及气

候变化之间的关系。因此，我们应该深入进行对

空气微生物高时间分辨率的系统性研究，揭示空

气微生物群落的时空动态特征。 

4.4  着重开展对空气微生物活性及致病性

的综合性研究 
空气中的微生物对环境生态系统的平衡和

稳定具有重要作用，其活性和致病性的变化均会

对人类产生重大影响。将空气微生物活性和致病

性结合到一起研究，可以更加全面地评估它们对

人类健康产生的影响，通过研究活性微生物在空

气中的分布及与之相关的疾病发生率之间的关

系，确定其潜在健康风险和预防措施。同时二者

之间的综合性研究需要跨学科合作，可涉及微生

物学、流行病学、生态学等多个领域，促进知识

交流和合作，从而推动空气微生物研究的发展。 
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