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摘要：城市绿地微生物的稳定性是城市绿地发挥其重要生态系统功能的重要因素。人类世时代的快速城

市化会改变城市绿地土壤理化性质、输入新兴污染物、加剧微生物生态系统潜在风险、改变微生物群落

多样性及生态系统功能多样性，深远地影响了城市绿地的生态系统服务功能。本文综述了城市绿地微生

物的特征，以及城市化进程对城市绿地微生物组(包括土壤、植物叶际和空气)、抗生素抗性基因、病原

微生物和稀有物种群落的影响。与自然微生物相比，城市绿地微生物普遍具有较高的异质性，受人类活

动影响大。同时，抗生素抗性基因水平以及人类致病菌数量则显著增加，体现了城市化对城市绿地生态

系统健康和功能的扰动。今后研究中应更加关注城市化对于城市绿地微生物的影响，为其对人群健康影

响风险评价提供可靠理论支持。 
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城市化对基础设施、环境健康和人类福祉都

产生了深远影响[1]，具有高效集聚、利用资源的

能力，是人类朝着更高文明形态发展的必经之

路。中国城镇人口比例从 1975 年开始迅速上涨，

预计到 2050 年，中国的城市人口将占据总人口

的 80%[2]。然而，快速城市化也带来了不可避免

的全球公共卫生安全问题。例如，城市化会加速

全球疾病传播，降低城市生物物种多样性，包括

其丰富度和均匀度[3]。其中，微生物多样性降低

可能会导致过敏性疾病[4]、免疫系统的紊乱[5]、

呼吸系统疾病[6]等公共健康问题。 

城市化进程中，人们对物质的生产及需求极

大地改变了城市土地利用方式、土壤生物多样性

等。同时，城市废弃物的排放影响到当地乃至全

球的生物地球化学循环和气候[3]。由于城市生态

系统自我修复能力有限，高强度的人类活动导致

城市生态系统各种系统功能(比如土壤净化及生

物地球化学循环功能等)下降，进而增加了城市居

民的健康风险。Pereda 等[7]研究了城市污染对河

流生态系统功能的综合影响发现，城市污染增加
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了营养物质和污染物浓度，利于更具抗性和耐受

性的物种，使得河流生态系统的功能如养分吸收

或有机物分解受到损害。城市建设、拆除以及地

下基础设施(如下水道)的安装和维护等城市化活

动正在广泛地、实质性地改变土壤。研究表明，

城市化推动了土壤剖面质地和含碳量的趋同，这

限制了城市土壤提供生态系统服务的潜力[8]。同

样地，城市大气污染是伴随着快速城市化而来的

严重环境问题。研究发现城市化加剧了 PM2.5 污

染物的浓度[9]，长江三角洲地区人口密度每增加

1%，PM2.5 质量浓度就会增加 0.167%[10]。因此，

我们迫切需要关注城市化对于城市生态系统的

影响，从而找出相应对策，平衡生态与发展之间

的关系，最大限度地发挥城市化对人类有益的一

面。本文综述了城市绿地微生物组(包括土壤、植

物叶际和空气)的特征及其对人体健康的影响，以

及城市化进程对城市绿地微生物组结构和功能、

抗生素抗性基因、病原微生物以及稀有物种群落

的影响，有助于加深对于城市化驱动下的城市绿

地微生物的认识。 

1  城市绿地微生物组与人类健康 

城市环境作为现代人群工作生活的主要场

所，人群-微生物组-环境要素之间的相互作用最

为强烈和复杂 [11]。城市环境被分为“绿色”与“灰

色”空间[12]。通常认为城市绿地是指以自然植被

和人工植被为主要存在形态的城市用地[13]，其中

包括了公园绿地、社区公园和防护绿地等城市建

设内的绿地，以及森林公园、风景名胜区和生产

绿地等城市建设外的绿地[14]。作为城市生态系统

的重要组成部分，城市绿地提供了丰富的生态系

统服务，例如吸收大气中的二氧化碳、降低灰尘

和细菌、减少热岛效应和强化元素循环等 [15]。

此外，越来越多研究表明，城市绿地可以显著  

减少和预防糖尿病、心血管疾病等心脏代谢性疾

病 [16–17]，为城市居民的健康福祉作出了贡献。

Maas 等[18]研究显示城市居民的健康状况与城市

绿地在生活环境中所占据的比例显著正相关。因

此，在城市空间规划当中，城市绿地的开发应处

于更重要的地位。 

城市绿地微生物群落的稳定性是城市绿地

有效地发挥其生态系统功能的关键所在，图 1 显

示了城市绿地微生物组与人体健康之间的关系。

目前，关于城市微生物的研究大都集中在建筑物

内部，例如 Gilbert[19]很好地综述了城市建筑环境

中微生物的进化过程、微生物与宿主之间的相互

作用以及微生物暴露对于人体健康的影响。然

而，城市绿地微生物是一个相对较新的领域，需

要研究者将更多的目光投向这里。 

1.1  城市绿地土壤微生物组 

城市土壤是一个多圈层交汇的复杂生态系

统，维持着重要的社会和生态系统服务[20–21]。土

壤健康的概念不断发展，从侧重作物生产上放大

到包括水质、气候变化和人体健康方面的作用[22]。

城市绿地土壤微生物组在土壤中扮演重要角色，

是最重要的分解者、污染物的净化器、全球变化

的调节器、维系地上-地下相互作用的纽带以及活

性物质的资源库[23]。城市绿地土壤微生物与土壤

生态系统功能和服务紧密联系，可作为土壤健康

的重要指标[24]，对人体健康产生深远影响。 

相较于不易受到人类干扰的自然土壤微生

物，城市绿地土壤微生物具有较高的异质性。Hui

等[25]研究了公园土壤微生物，发现公园土壤微生

物多样性显著高于森林土壤，且公园土壤细菌和 
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图 1.  城市绿地微生物与人体健康关系示意图 
Figure 1.  Schematic diagram of the relationships between microorganisms in urban green space and 
human health. 

 
真菌群落受到公园年龄和植被类型的影响。但

是，Wang 等[26]的研究则发现城市草坪土壤微生

物的 α 多样性低于郊区草坪土壤和农村农田土

壤。还有研究表明，土壤细菌群落多样性与植物

物种丰富度存在显著正相关[27]。越来越多的证据

表明土壤微生物多样性可以带来巨大的好处，特

别是人体健康方面。一项随机对照的小鼠试验表

明，高生物多样性土壤为小鼠肠道提供了降低焦

虑的微生物(例如分泌丁酸盐的细菌)[28]。Flies 等[29]

认为具有高生物多样性的城市绿地可以减轻城

市中日益增长的与免疫功能受损相关的慢性疾

病方面的负担。这些研究表明了城市绿地土壤微

生物与自然土壤微生物存在显著差异，其多样性

对于城市生态系统以及城市居民健康具有重要

影响。但是城市绿地土壤微生物的生物学特征与

城市生态系统功能以及人类健康之间的联系还

需要进一步研究。 

1.2  城市绿地叶际微生物组 

据估计，全球植物叶表面积超过 108 km2，每

平方公里包含有 1016–1018 个细菌，大大超过了植

物本身的细胞，代表着地球上最大的生物表面类

型[30]。这意味着植物叶际是一个潜在的微生物资

源库[31]。 

叶际微生物并不像土壤微生物一样普遍存

在功能冗余，因此功能性状相较于土壤来说，对

于人为干扰更为敏感[32]。Laforest-Lapointe 等[33]

也研究得出，与人类行为相关的城市非生物和生

物条件是叶际微生物群落结构变化的潜在驱动

因素。细菌和真菌是与植物相关的微生物群落中

的主要形式，其他群体(例如古细菌、藻类、线虫

和原生生物)也具有重要作用[34]。Smets 等[35]对比

了城市绿地与非城市的叶际微生物，发现二者的

细菌群落具有显著差异，优势类群发生了巨大的

变化。同样地，Jumpponen 等[36]对比真菌群落的
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生物学特征，也得出了类似的结论。叶际微生物

与其宿主间形成特殊的共生关系，促进植物生

长、养分吸收、胁迫耐受性以及对病原体的抵抗

力，有助于系统整体的稳态，这部分微生物被称

为植物的核心微生物[34]，易受到微生物、植物宿

主和环境之间复杂的相互作用影响。植物叶际并

不是一个适宜的栖息地，寡营养以及存在抗菌次

级代谢产物的特性 [37]让微生物必须拥有适应逆

境的能力。关于叶际微生物的来源问题尚无确切

定论，Chi 等[38]研究发现，土壤微生物可以定植

于植物根部，然后通过内生运输到达叶际。我们

团队最新研究发现，叶际微生物首先源于植物种

子自身携带，并从周围环境(例如土壤和空气)得

到补充[39]。叶际是人体微生物与自然微生物交互

的一个中转站，许多证据表明，与城市绿化的接

触有助于改善人类健康[40]。但是同时叶际也是人

类接触环境抗生素抗性组的重要途径，比如研究

人员在城市绿地中检测出超过 200 种抗生素抗性

基因[41]。总之，叶际微生物受到多方面影响，包

括人类活动、植物宿主、外界环境以及微生物，

并且叶际微生物来源并不明晰。 

1.3  城市绿地空气微生物组 

城市微生物并不是孤立存在的，它们可以通

过各种运输机制联通，其中空气运输是具有代表

性的一种。例如土壤中的细菌、真菌等微生物可

以通过风被运送到几百到数千公里的地方[42]。附

着在植物叶表上的微生物，可能因为植物气孔的

蒸腾作用、雨水飞溅及气体扰动等过程通过空气

传播[43]，因此植物是空气微生物的重要来源[44]。

我们团队通过设计微宇宙实验，发现空气微生物

群落的主要来源为土壤及植物叶际[39]，组成比土

壤微生物复杂得多。另外，我们也发现城市绿地

空气微生物的优势类群是厚壁菌和变形菌，且季

节分布显著，夏季空气微生物多样性显著高于春

季[45]。Mhuireach 等[46]研究了城市公园和附近停

车场的空气微生物样本，指出城市绿地植被差异

影响城市空气传播的微生物组成。 

空气微生物的组成复杂、流动速率快、传播

范围广，对人体健康具有一定影响。一方面，农

村长大的儿童长期暴露于某些空气传播的微生

物，对免疫适应性产生有益影响，哮喘患病率低

于城市儿童[6]。另一方面，城市土壤集约化管理，

遭受重金属、抗生素等污染，以及含有动植物的

病原体，由此产生的扬尘会对人体健康产生负面

影响[47]。而城市空气微生物的丰富度和多样性较

低，影响人类健康[48]。这些研究体现了空气微生

物变化与人体健康存在紧密联系。但是，我们还

需要更多实验性的研究来体现这些变化对人类

健康的影响，阐明空气微生物丰度、多样性和群

落组成如何影响人类健康，以及驱动这些影响背

后的免疫学机制。 

2  城市化对城市绿地微生物的影响 

快速城市化的过程中，高强度人类活动改变

了土壤覆盖格局，对土地利用方式产生巨大影响[49]。

研究表明城市化对于土壤生态环境产生了深刻

影响，强烈的人类活动会造成土壤容重增大，改

变土壤自身化学性质以及加剧土壤污染等[49–50]。

这说明城市化加速了土地利用方式的改变，进而

影响了城市绿地微生物的多样性与生态系统功

能。近年来，国内外学者针对城市化进程影响城市

绿地微生物的各个方面展开研究，为城市化对于人

群健康影响的风险提供数据基础和理论支持。 
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2.1  城市化对绿地微生物群落结构的影响 

影响城市绿地微生物群落多样性和结构特

征的因素很多。许多研究指出，因城市化过程而

产生的土壤性质的差异是城市绿地微生物群落

多样性变化的重要因素。朱永官团队调查了中国

16 个代表性城市公园土壤的微生物群落结构，通

过 454 焦磷酸测序揭示了多种因素影响土壤细菌

群落，其中土壤 pH 值是最重要的驱动因素[51]。

Yan 等[52]以不同环路作为北京市城市化发展的标

志 ， 通 过 高 通 量 测 序 的 方 法 也 得 出 了 相 似 的   

结论。另外，工业因素这一衡量城市化的重要指

标也被认为是塑造城市绿地微生物的关键驱动

力[53]。一项针对中国上海城市土壤微生物的研究

认为，高城市化水平使得土壤细菌也具有高多样

性[54]。这可能是因为城市绿地的集约化管理和城

市相对较高的环境污染增加了环境异质性和营

养源多样化，为土壤微生物提供了更多样的生态

位，从而导致土壤细菌多样性增加。但是处于如

“热岛效应”、城市污染、人类扰动和栖息地破碎

等环境压力下，城市绿地不同土壤间细菌物种丰

富度却没有显著差异[55]。并且，Abrego 等的最新

研究发现，真菌群落丰富度和多样性随城市化程

度而下降，空气真菌群落对于人类干扰的反应比

土壤更为敏感[56]。由此看来，城市化驱动多种因

素对城市绿地微生物群落多样性产生影响，但是

主导因素尚不清楚，可能需要结合城市化水平、

城市管理方式和地区差异等情况综合考虑。 

2.2  城市化对绿地微生物群落系统功能的影响 

微生物是驱动土壤元素的生物地球化学循

环的引擎[57–58]，这是一个十分复杂的网络，包括

了多个步骤。碳、氮、磷、硫的生物地球化学循

环为城市绿地植物提供养分，对于生态系统的可

持续性具有重要意义[59]。例如，有研究表明植物

叶际中的细菌有助于固氮[60]，以及具有获取和降

解空气有机污染物的能力[61]。 

城市土壤中含有丰富的碳、氮、磷、硫等元

素循环功能相关基因[54]，城市绿地微生物功能特

征受到了城市化的显著影响。朱永官团队的研究

发现农田样本的 CNPS 循环基因丰度显著低于森

林样本，表明密集的农业实践管理导致养分循环

的潜力下降[32]。土地利用类型的变化是土壤和大

气之间气体交换的重要驱动力，我们研究团队对

比城市、城郊和农村的土壤之间的微生物群落发

现，城市化驱动的土地利用变化显著影响了微生

物驱动的氮素转化过程，进而改变城市土壤主要

生源要素的生物地球化学循环[26]。这些发现揭示

了城市绿地微生物功能多样性，同时城市化驱动

下的土地利用变化对于土壤-植物系统中功能基

因的分布和丰度存在显著影响。 

目前，大部分研究人员使用宏组学(宏基因、

宏转录、宏蛋白)或者以微阵列为基础的技术来研

究元素的生物地球化学循环。例如 GeoChip 是一

项较为精确且全面的功能基因阵列，可以很好地

用于微生物群落的功能多样性和组成研究，探究

微生物组成、环境因素和生态系统功能之间的关

系[62]。我们团队开发的基于高通量定量 PCR 的

芯片，即微生物元素循环定量芯片(Quantitative 

microbial element cycling，QMEC)，已经成功运

用于土壤和沉积物样品中，能够对元素循环中的

微生物功能进行评估和量化[63]。 

2.3  城市化对绿地中抗生素抗性基因的影响 

抗生素抗性基因(ARGs)是一种新兴的环境

污染物[64]，虽然环境中的 ARGs 早已存在且广泛

分布[65]，但是近年来抗生素在医疗、养殖和农业
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上的应用大大提高了对 ARGs 的选择压力。ARGs

可能通过增殖和水平转移等方式在环境中扩散，

进入人类致病菌中，从而危害人类健康[66]。我们

团队综述了土壤噬菌体介导 ARGs 水平转移的作

用机制，有助于更全面、深入地理解 ARGs 的水

平转移，为通过噬菌体来控制环境抗生素抗性污

染提供基础[67]。  

城市化进程影响了 ARGs 的组成与分布。图

2 总结了不同生态系统中 ARGs 的检出数和丰度。

我们发现城市绿地土壤中的 ARGs 检出数仅少于

农田土壤，但是高于其他生态系统，绝对丰度则

高于森林土壤和空气中的 ARGs。城市土壤中抗

生素抗性基因一直是国内外研究学者关注的热

点问题之一。有研究比较了高强度人为活动干扰

的城市郊区农田和较少受到干扰的森林叶际和

土壤中的 ARGs 和细菌群落，发现土地利用可能

是形成城市绿地植物抗生素抗性的关键驱动力[68]。

除了城市污水处理厂[69]、垃圾填埋场[70]和农业相

关系统[71]等 ARGs 存在的热点区域外，Yan 等[41]

使用高通量定量 PCR 技术对澳大利亚墨尔本地

区 40 个城市公园的叶际与土壤样品的 ARGs 进

行了分析，发现无点源污染的城市绿地也是多种

ARGs 的潜在储存库，工业因素是形成城市绿地

耐药基因分布的主要驱动因素，也是导致 ARGs

水平升高的原因。再生水灌溉也会增加城市绿地

的抗生素耐药性，提高 ARGs 含量[72]。此外，城

市地区高浓度的重金属与抗生素可能存在协同

作用，二者交叉污染，加剧了 ARGs 的污染。例

如，研究发现 ARGs 的丰度与抗生素以及 As、

Cu、Ni、Cr、Pb 等重金属污染程度呈显著相关，

表明二者复合污染增加了 ARGs 的丰度[73]。最新

的研究发现，过度消毒产生的三氯生等抗菌成分 
 

 
 

图 2.  不同生态系统中抗生素抗性基因检出数(A)和绝对丰度(B)总结，包括城市绿地[79]、农田土壤[80]、森林土

壤[81]、沉积物[82]和空气[83] 
Figure 2.  A summary of the numbers (A) and absolute abundances (B) of antibiotic resistance genes detected in 
different ecosystems, including urban green space[79], farmland soil[80], forest soil[81], sediment[82] and air[83]. 
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可以通过损伤细菌基因导致突变、提高细菌间接

合转移频率以及增加细胞外游离 ARGs 转化频率

的方式传播抗生素耐药性[74]。我们团队研究发现

不同施肥方式[75]、时间[76]、抗生素浓度[77]以及土

地利用方式[78]都会对土壤动物微生物中 ARGs 产

生显著影响，提供了 ARGs 在土壤生态系统中广

泛传播的潜在迁移机制，并强调了土壤动物可能

在 ARGs 的消减中起着重要作用。因此，城市绿

地中的 ARGs 威胁不容小觑，需要进一步明确

ARGs 与宿主关系，以及发生转移的可能性、频

率和影响因素，以阐明 ARGs 和人类健康的关系。 

2.4  城市化对绿地病原微生物的影响 

环境中病原微生物污染风险评价已成为研

究热点[84]，但我国环境中病原微生物污染状况相

关研究仍处于初步阶段。水体、土壤、大气环境

及固废(特别是粪便、污水处理厂污泥、医疗垃圾

等)等均存在潜在微生物污染[85–87]，Adewoyin 等

认为土壤环境、植物等均为不动杆菌属的天然贮

藏库[88]。城市生态系统中，潜在病原微生物对人

类健康构成了威胁。例如，人类和动物粪便中含

有大量的病原微生物，如结核病病菌、沙门氏菌、

志贺氏菌、霍乱弧菌、隐孢子虫及多种肠道病毒

等[85]，在收集、贮存、运输与土地利用等过程都

有可能造成多方面污染，给疾病传播和发展创造

条件。Mourkas 等[89]的研究发现在面对人为改变

的生态时，基因组可塑性使得某些重要的人畜共

患病病原体利用生态位变化，提高人类感染的潜

在风险。Sofo 等[90]通过宏基因组的方法分析比较

了经过城市废水灌溉处理后的意大利南部橄榄

园的土壤、木质部汁液和叶际微生物，发现假单

胞菌和不动杆菌属显著增加，并且土壤、木质部

汁液样品比叶际样品中包含的人类潜在病原菌

高得多。因此，对环境病原微生物污染进行检测

十分必要，特别是城市绿地中的病原微生物，可

以进一步评估城市环境中微生物污染程度及其

风险，与人类福祉息息相关。 

由于高灵敏度和特异性，TaqMan 探针荧光

定量 PCR (quantitative PCR, qPCR)法被广泛应用

于病原微生物污染鉴定。但是常规 qPCR 法通量

的限制，之前的研究只能对少数几种病原微生物

进行检测[91]，需要高通量 qPCR 来实现对复杂环

境样品多种病原微生物的快速检测。我们团队建

立了粪便和病原微生物污染高通量定量 PCR 检

测技术，图 3 展示了病原菌高通量定量芯片的工

作流程。该检测技术已在流域水样的微生物污染

检测中成功应用，并显示了在其他环境(如废水、

土壤、空气和粪便)中广泛应用的潜力，这对于环

境中粪便污染源的检测和潜在病原污染物的早

期发现及监管具有重要意义[92]。 

2.5  城市化对绿地稀有微生物的影响 

微生物群落中具有大量的低丰度分类单元，

由这些微生物组成的部分被称为微生物“稀有生

物圈”[93]。通常，使用相对丰度低于 0.01%甚至

0.001%作为任意阈值来区分稀有微生物[94]，而 Jia

等[95]则建议以多元临界值作为更好的替代方法。

稀有微生物种群对于研究城市不同发展阶段土

壤中细菌群落的组成具有重要意义[52]，与土壤生

态系统功能呈现显著正相关[96]。在特定条件下稀

有，但提供最佳生长条件时可以变得丰富，这   

类稀有微生物被称为“条件稀有分类群”[97]。这  

使得稀有微生物圈构成了一个持久的微生物种子

库[97–98]，微生物多样性大多数存在于稀有微生物

中。多样性支撑大量已知和潜在的微生物功能遗

传特征。从保险假设[99]中能够得知高生物多样性 
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图 3.  病原菌高通量定量芯片工作流程示意图 
Figure 3.  Workflows of the high-throughput quantitative chip for pathogenic bacteria. 

 
可以通过功能冗余来维持功能多样性，减弱干扰

事件的影响，这暗示了稀有微生物在维持生态系

统健康方面的作用。具有高度多样性以及异常的

活跃性等特性使得稀有微生物与生态系统功能

比预期更为相关[100]。Galand 等[94]研究了北冰洋

的海洋细菌和古生物群落发现，稀有生物圈的生

态和生物地理特征与高丰度的代表微生物具有

本质区别，它是特殊甚至独特的。稀有生物圈的

补充提供了广泛的生态功能和弹性(冗余和灵活

性)库，提高生态系统功能缓存和稳定性[101]。 

传统的培养技术 [102]可用于富集和回收低丰

度微生物，单细胞基因组学[103]也能够培养新的稀

有微生物，这对于研究高度多样化的环境具有特

别价值。稀有微生物广泛分布于环境且受制于环

境，对于稀有微生物的研究刚刚迈出步伐，驱动

稀有性的过程、繁殖策略、与丰富种的相互作用

等一系列问题仍然不明朗。目前主要的研究都是

关注群落中的优势种，稀有微生物通常被删除或

者忽略。随着测序等技术的提升，对于稀有微生

物深入研究成为可能，这将增强我们对于微生物

生态学更全面的理解。 

3  城市化背景下的城市绿地微生物

组再野化 

城市化进程对于城市绿地微生物的各个方

面存在影响，而城市绿地微生物与人类健康有着

千丝万缕的联系。研究表明，每周在公园、林地

等城市绿地活动时间多于 120 min 能够显著改善

健康和提升幸福感，并有可能减少非传染性疾病

的流行[104]。这可能很大程度上得益于城市绿地微

生物。因此，再野化城市绿地微生物对于居民健

康具有重要意义。 

阿德莱德大学领导的一个研究小组提出微

生物组再野化假说，认为恢复城市绿地中的生物

多样性可以再野化环境微生物，通过微生物的正

负免疫调节，达到有助于预防人类疾病的一种生

态系统服务状态[105]。他们进一步研究发现，重建
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城市绿色空间的植被以创造更多的野生环境条

件，使城市微生物更自然、更多样化，这对人类

健康大有裨益[106]。 

已有相关研究结果表明，我们可以通过调控

城市人群生活与工作环境中的微生物多样性来

改变人体微生物组成，从而为降低免疫调控疾病

风险提供一种有效的预防性途径。例如 Roslund

等 [107]通过人为干预城市日托中心院子内的土壤

微生物多样性，将普通砂石地面的院子改造成天

然林地、草皮和植被，使得在院子中玩耍的儿童

获得更多元的微生物群系，以及免疫系统调节增

强等迹象。Selway 等[108]让志愿者在城市绿地短

期(15–30 min)暴露后，发现皮肤和鼻腔上微生物

多样性增加，并且皮肤样本的微生物组成与土壤

样本更为相似，而鼻腔样本则更接近于空气样

本。Mhuireach 等[109]研究发现天然林地比人工草

地具有更高的微生物多样性，因此可能更适合作

为菌剂的来源以调控微生物组。这还是一个亟待

深入探究的领域，需要更多的研究数据来提供更

直接的证据，但是这仍不失为完善城市生态系统

服务功能的重要方向。同时，也说明人们可能需

要更多地暴露于城市绿地中，以提高自身免疫

力，改善健康和福祉。 

4  展望 

如今城市化趋势不可阻挡，它可以整合资

源，但在为人们提供高效便利的生活方式的同时

也带来了一系列的生态问题。城市绿地作为城市

生态系统中人们接触自然环境的重要渠道，与人

类健康福祉息息相关。而稳定的城市绿地微生物

是城市绿地发挥生态功能的基础，对于它的研究

显得尤为重要。快速城市化导致了土地利用方式

的改变以及污染的加剧，从而使得土壤理化性质

产生差异。这为城市绿地微生物营造了一个特别

的生存环境，其群落结构和功能都受到显著影

响，同时也影响抗生素抗性基因、病原微生物多

样性与丰度。利用宏基因组测序技术、高通量定

量芯片技术等各种研究手段能够很好地描述这

一特殊生境的微生物特征。 

研究城市绿地微生物与人类健康的关系，

ARGs 是个适宜的切入点。运用系统的思想去看

待 ARGs 在不同城市生态系统中的组成、分布、

传播和扩散机制有助于更好地认识二者的关系。

例如我们研究团队在土壤-微生物-植物的连续体

中来研究微生物和 ARGs 的变化，提供了微生物

和 ARGs 影响人类健康的可能途径[110]。土壤是城

市生态系统中受到城市化影响最大的环境要素

之一，我们团队将土壤生物与星球健康的概念相

结合，系统地阐述了土壤生物如何通过 ARGs 影

响星球健康[111]，而未来的研究中需要更多地关注

土壤-植物系统(包括植物及其根系周围的土壤环

境)，通过调控系统中的抗生素抗性基因流以保证

星球健康[112]。现阶段的研究对于 ARGs 的种类和

丰度有一定认识，但是如何控制 ARGs 传播，以

及如何制定相应标准来评价其健康风险是一大

难点。另外，我们对城市绿地微生物污染物(包括

病原微生物、耐药微生物和 ARGs)及其对人群健

康影响的风险评价的了解还非常有限。城市绿地

的微生物组再野化是提高人群健康的重要手段，

但如何实际运用以及评估再野化效果是亟待回

答的问题。 

关于城市化对城市绿地微生物的影响这方

面的研究仍然存在很多不足与未知。现有研究大

多具区域局限性，需要我们在更大尺度、更具普

适性的方面对这些问题加以说明。而且研究大多
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采用定量的方法描述微生物特征，集中于相关性

研究，对其影响机制知之甚少，这可能需要跨学

科整合得以实现。对城市化驱动下的城市绿地微

生物展开研究有助于提高城市生态系统的服务

功能，缓解城市发展带来的负面效应，给管理者

提供科学决策的理论依据，为城市环境生态评估

与保护、人类健康与文明发展保驾护航。 
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Review on the microorganisms in urban green space and their 
response to urbanization 
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Abstract: Stability in microorganisms of urban green space (UGS) is a key factor to maintain its functioning of 
ecosystems. Rapid urbanization in the Anthropocene era would change soil physical and chemical properties of 
UGS, input emerging contaminants, aggravate the potential risk of microbial ecosystem and alter the diversities of 
microbial community and ecosystem function. These will further influence the service functions of UGS ecosystem. 
This article reviews the characteristics of UGS microorganisms, and the effects of urbanization on the UGS 
microbiome including soil, phyllosphere and air; antibiotic resistance genes (ARGs); pathogenic microorganisms; 
and rare species. Compared with the nature-derived microbes, UGS microorganisms generally have a higher 
heterogeneity, and are greatly affected by human activities. In the meantime, the level of ARGs and the number of 
human pathogenic bacteria have increased significantly, reflecting the disturbance of urbanization to the health and 
function of UGS ecosystems. We suggest that more attention to the impact of urbanization on microorganisms of 
UGS should be paid in future research, and to provide reliable theoretical supports for the risk assessment on 
human health. 

Keywords: urbanization, urban green space microorganism, antibiotic resistance genes, pathogenic microorganisms, 
rare microbial species, rewilding 
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