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摘  要：【背景】城市环境中空气微生物的丰度、群落组成及其传输、扩散受区域环境和气象条

件等多种因素的综合影响，并深刻影响着城市环境安全和居民健康。【目的】研究福建厦门不同

季节、城市功能区和行政区空气细菌和真菌丰度和群落组成的时空分布特征，探讨影响空气微生

物群落时空变化的主要影响因素，评估病原菌的潜在风险。【方法】采用大容量生物气溶胶采样

器，于 2021 年夏季和 2022 年冬季在厦门市多个城市功能区采集了生物气溶胶样品，利用实时荧

光定量 PCR 技术分析不同功能区和行政区空气细菌和真菌的绝对丰度，并探究其与环境因子的相

关性；利用宏基因组测序技术分析厦门岛和同安区细菌群落组成，并开展潜在病原菌的风险评估。

【结果】细菌绝对丰度在夏冬两季之间存在显著性差异(P<0.001)，冬季(平均 2.17×105 copies/m3)
比夏季(平均 3.18×104 copies/m3)高 1 个数量级左右。公园中空气细菌绝对丰度最低，而在工业区

最高。真菌绝对丰度在夏冬两季之间无显著性差异，夏季绝对丰度(平均 4.24×103 copies/m3)高于

冬季(平均 8.95×102 copies/m3)，最低绝对丰度出现在公园。夏季同安区空气细菌和真菌绝对丰度

最高，并与其他 3 个行政区有显著性差异。在冬季，厦门岛细菌绝对丰度平均值最低，真菌最高，

并且与其他 3 个行政区有显著性差异。采样点不同半径范围内“绿色空间”占比与细菌绝对丰度存

在显著相关(P<0.01)。细菌绝对丰度与大气多个环境参数(NO2、PM2.5、SO2、温度和相对湿度)有



 
廖明宇 等 | 厦门市空气微生物的时空分布特征及其影响因素 1951 

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

显著相关，而真菌仅与温度有显著正相关(P<0.01)。群落组成分析表明，厦门岛和同安区的优势菌

群无明显的时空变异。冬季潜在病原菌的绝对丰度显著高于夏季(P<0.001)，工业区显著高于公园

(P<0.05)。【结论】与全国其他城市相比，厦门市空气微生物的绝对丰度较低；空气细菌与真菌绝

对丰度具有明显的空间差异；空气细菌绝对丰度具有明显的季节差异；厦门空气细菌和真菌的绝

对丰度与环境因子息息相关，但其关键影响因子不尽相同。厦门岛和同安区的菌群组成具有较为

稳定的时空分布特征，但潜在病原菌的风险冬季高于夏季，工业区高于公园。 
关键词：空气微生物；丰度；实时荧光定量 PCR；时空分布；影响因素 
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Abstract: [Background] The abundance of airborne microbes in urban environments, as well as 
their community composition, dispersion and transmission, are influenced by diverse factors 
such as regional environmental and meteorological conditions, which have profound impacts on 
the urban environmental security and the health of local residents. [Objective] To investigate 
the spatiotemporal distribution characteristics of the abundance and community composition of 
airborne bacteria and fungi in different urban functional zones and administrative districts of 
Xiamen in Fujian, explore the main influencing factors of the spatiotemporal distribution of 
airborne microbes, and evaluate the potential risks of pathogens. [Methods] This study 
employed a large-capacity sampler to collect bioaerosol samples from several urban functional 
zones of Xiamen in the summer of 2021 and the winter of 2022. Real-time quantitative PCR was 
employed to study the absolute abundance of airborne bacteria and fungi in different functional 
zones and administrative districts, and their correlations with environmental factors were 
analyzed; The composition of bacterial communities in Xiamen Island and Tongan district was 
analyzed by metagenome sequencing, and the risk of potential pathogens was evaluated. 
[Results] The bacterial absolute abundance was different between winter and summer 
(P<0.001), with the that in winter (average 2.17×105 copies/m3) being approximately one 
order of magnitude higher than that in summer (average 3.18×104 copies/m3). The bacterial 
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absolute abundance was the lowest in the parks and the highest in the industrial areas. The 
fungal absolute abundance showed no significant difference between the winter and summer, 
with that in summer (average 4.24×103 copies/m3) being higher than that in winter (average 
8.95×102 copies/m3), and the lowest was observed in the parks. In summer, the absolute 
abundance of bacteria and fungi were the highest in Tongan district, which was significantly 
different from those in the other three administrative districts. In winter, Xiamen Island had the 
lowest average bacterial absolute abundance and the highest fungal absolute abundance, which 
showed significant differences from those in other three administrative districts of Xiamen. 
Within different radius ranges of sampling sites, the proportion of green space had a correlation 
(P<0.01) with bacterial absolute abundance. The bacterial absolute abundance showed 
significant correlations with environmental factors such as NO2, PM2.5, SO2, temperature, and 
relative humidity. However, the fungal abundance only showed positive correlations with 
temperature (P<0.01). The community composition results revealed that the dominant bacteria 
in Xiamen Island and Tongan did not exist the significant spatiotemporal variation. The absolute 
abundance of potential pathogens was significantly higher in winter than in summer (P<0.001) 
and higher in industrial areas than in parks (P<0.05). [Conclusion] The absolute abundance of 
airborne microbes in Xiamen was at a low level compared with that in other cities in China. The 
absolute abundance of airborne bacteria and fungi showed significant spatial variations. The 
airborne bacterial absolute abundance exhibited significantly seasonal differences; The absolute 
abundance distribution of airborne bacteria and fungi in Xiamen showed closely relations with 
environmental factors, with the main influencing factors being different. The bacterial 
community composition showed relatively stable spatiotemporal distribution in Xiamen Island 
and Tongan, however, the risk of potential pathogens was higher in winter than in summer and 
higher in industrial areas than in parks. 
Keywords: airborne microbes; abundance; real-time quantitative PCR; spatiotemporal distribution; 
influencing factors 

悬浮于大气的固体和液体中含有微生物或

其代谢物质(包括细菌、真菌、病毒、尘螨、花

粉、孢子和动植物碎片等)等具有生命活性的微

小粒子统称为生物气溶胶[1-2]。生物气溶胶约占

大气颗粒物(particulate matter, PM)的 30%，在

原始热带雨林大气中甚至高达 80%[3]。其来源

和分布广泛，有相当部分是由陆地和水生环境

的自然或者人为活动所产生[4-5]。由于其固有的

生物属性，生物气溶胶在地球生态系统，尤其

是大气环境、生物圈、气候和公众健康之间的

相互作用中扮演着至关重要的角色。生物气溶

胶可间接作为云凝结核和冰核，导致云滴和冰

晶的形成，在雨雪的形成过程中发挥着非常重

要的功能，并且可通过直接散射或吸收太阳能

辐射在全球气候变化中起着至关重要的作用[6]。

生物气溶胶颗粒在空气中停留时间从几个小时

到数周不等，主要通过干沉降和湿沉降的方式

落地，其中具有生物繁殖和代谢能力的生物活

性粒子可能会产生更多的生物气溶胶粒子[7]。

因此，自然界中生物气溶胶的生成和传输过程

在生物地球化学循环中具有重要意义。生物气

溶胶除了在自然环境中起到重要的气候调节和
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促进物质循环等作用，对人体健康的效应也是

不容忽视的。已有研究表明接触生物气溶胶与

多种疾病有关，包括多种呼吸道传染病、急性

毒性效应、过敏和癌症等[8]。目前已有专家学

者证明，在 2020 年初新型冠状病毒疫情全球暴

发时，生物气溶胶携带新型冠状病毒可以经空

气传播，从而引起大规模的感染，给世界人民

造成不可磨灭的损失和伤害[9-10]。以上事件让人

们意识到了生物气溶胶研究的迫切性，并逐步

成为了国际环境科学的研究热点之一。 
城市是人类聚集活动最为频繁的区域，其中

生物气溶胶的来源、微生物的丰度、群落组成及

其传输、扩散深刻影响着城市环境安全和居民健

康。前期研究表明，中国青岛地区空气中总微生

物的绝对丰度约为 8.49×104–2.11×106 cells/m3[11]。

在北京雾霾事件中，PM2.5 和 PM10 样品中细菌和

真核生物的相对丰度占比可达 90%。美国丹佛、

中国香港等 6 个城市的公共交通空气微生物研

究表明，不同城市的公共交通空气微生物菌群具

有显著差异[12]。有研究学者利用培养和高通量测

序相结合的方法对南京的城市住宅气溶胶进行研

究，发现夏季可培养细菌丰度[(854±425) CFU/m3]
显著高于冬季[(231±175) CFU/m3]，但不同居室

间差异较小，80%以上的可培养细菌(<4.7 μm)
可穿透下呼吸道[13]。空气中的微生物，尤其病

原菌，可对人类健康造成威胁。Ezquerro 等研究

发现，病原菌属 Kocuria 和 Paracoccus 在旱季和

雨季均占优势，可能对城市居民造成一定的健康

风险[14]。城市区域的生物气溶胶来源与分布均十

分广泛，且微生物成分较为复杂。为了更好地认

识空气微生物尤其是病原微生物对人类健康的

潜在威胁，我们有必要深入研究城市空气微生物

的时空分布规律及其影响因素。 
城市空气微生物的丰度及其传输扩散会

受到多种微观和宏观因素的影响，例如土地利

用、排放源、颗粒大小、空气湿度、风速和温

度等[6,15-16]。随着城市经济发展，未来 35 年的

所有人口增长预计将发生在城市地区，居住在城

市的人口比例将达到约 66%[17]。然而居民福祉

与城市功能区的合理规划(如绿地空间)息息相

关。此外，城市空间的合理规划可通过影响空气

微生物影响居民的身心健康[18]。有研究表明，

不同功能区(森林、农业用地和城市地区)的空气

微生物群落有着显著差异[19-20]。有研究显示，细

菌和真菌的相对丰度随着绿地的增加而显著降

低[21]。此外，农业和城市地区空气真菌绝对丰度

随着气温、相对湿度或降雨量的增加而增加[22]。

Wang 等利用可培养技术研究发现，真菌是青岛

市可培养微生物的优势类群[23]。虽然，目前以

上研究促进了我们对城市空气微生物分布特征

的认识，但由于取样范围、研究方法等方面的局

限性[24]，仍需进一步结合大尺度野外观测和分子

生物学技术，深入研究城市空气微生物的时空分

布规律及其影响因素。 
本研究采用大容量气溶胶采样器，以厦门市

多个功能区为研究对象，分别于 2021 年夏季和

2022 年冬季采集了生物气溶胶样品，利用实时

荧光定量 PCR (real-time quantitative PCR, RT-qPCR)
技术初步探讨了厦门市不同区域的空气细菌和

真菌绝对丰度的时空分布特征及其影响因素，尤

其是绿色用地对其的影响，并利用宏基因组测序

技术分析了部分地区空气细菌的群落组成，开展

了潜在病原菌的暴露风险评估，以期为后续的城

市规划和设计提供科学依据。 

1  材料与方法 
1.1  采样点概述 

福建省厦门市(24°23′–24°54′N, 117°53′–118°26′E)
位于中国东南沿海地区，属亚热带海洋季风气

候，夏季高温多雨、冬季相对温暖干燥。厦门分
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为城区(思明区及湖里区)和郊区(集美区、海沧

区、同安区及翔安区)。其中厦门岛无典型重工

业区，城市化和经济发展水平最高；而同安区工

业区最多，城市化和经济发展水平相对较低。本

文以厦门岛(思明区和湖里区)、集美区、同安区

及海沧区布设空气微生物采样点。根据多个区域

半径 500 m 左右范围内城市功能特征和绿地占比

布设了 57 个采样点，覆盖 4 个主要典型城市功能

区：工业区(n=14)、居民区(n=14)、道路(n=13)
和公园(n=16) (表 1)。 

 
表 1  采样站点信息 
Table1  The information of sampling sites 
行政区域 
Administrative regions 

功能区 
Functional areas 

采样地点 
Sampling sites 

经度 
Longitude (°) 

纬度 
Latitude (°) 

厦门岛 Xiamen island 道路 Street D1 118.085 392 6 24.459 530 26 
 道路 Street D4 118.100 388 9 24.485 993 15 
 道路 Street D7 118.148 088 7 24.489 477 49 
 公园 Park D2 118.084 238 8 24.461 251 77 
 公园 Park D5 118.100 695 7 24.480 105 77 
 公园 Park D8 118.146 578 7 24.485 935 10 
 公园 Park D12 118.093 225 5 24.451 343 67 
 居民区 Residence D3 118.085 936 2 24.457 920 34 
 居民区 Residence D6 118.105 476 8 24.482 043 58 
 居民区 Residence D9 118.157 544 6 24.494 431 56 
 居民区 Residence D11 118.176 073 0 24.476 271 00 
 工业区 Industry D10 118.152 062 0 24.490 956 00 
同安区 Tongan 道路 Street T1 118.151 630 0 24.718 569 00 
 道路 Street T4 118.140 460 7 24.709 108 90 
 道路 Street T7 118.159 604 0 24.685 130 00 
 公园 Park T2 118.153 241 6 24.722 050 22 
 公园 Park T8 118.161 379 0 24.682 855 00 
 公园 Park T14 118.129 272 6 24.725 166 84 
 公园 Park T16 118.038 724 9 24.853 036 55 
 居民区 Residence T3 118.154 671 3 24.718 422 95 
 居民区 Residence T5 118.139 549 6 24.711 659 42 
 居民区 Residence T9 118.158 789 1 24.680 034 86 
 工业区 Industry T6 118.136 875 3 24.708 395 69 
 工业区 Industry T10 118.153 317 7 24.681 405 02 
 工业区 Industry T11 118.124 995 9 24.719 100 57 
 工业区 Industry T12 118.118 641 3 24.704 571 01 
 工业区 Industry T13 118.113 606 8 24.655 175 35 
海沧区 Haicang 道路 Street H1 117.989 788 5 24.492 770 97 
 道路 Street H5 118.024 610 2 24.497 760 35 
 道路 Street H9 118.029 782 3 24.454 002 08 
 公园 Park H2 117.968 232 0 24.489 324 00 
 公园 Park H6 118.024 967 1 24.499 810 65 
    (待续) 
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    (续表 1) 
行政区域 
Administrative regions 

功能区 
Functional areas 

采样地点 
Sampling sites 

经度 
Longitude (°) 

纬度 
Latitude (°) 

 公园 Park H10 118.031 604 0 24.472 372 00 
 居民区 Residence H3 117.984 907 0 24.485 445 00 
 居民区 Residence H7 118.027 260 4 24.498 012 08 
 居民区 Residence H11 118.028 111 4 24.455 104 78 
 工业区 Industry H4 117.990 459 0 24.494 154 21 
 工业区 Industry H8 118.007 567 6 24.522 572 03 
 工业区 Industry H12 118.026 269 2 24.452 469 32 
集美区 
Jimei 

道路 Street J1 118.026 577 2 24.567 480 48 
道路 Street J5 118.050 322 0 24.572 601 00 
道路 Street J9 118.090 025 6 24.596 096 57 
道路 Street J13 118.092 202 7 24.581 131 72 
公园 Park J2 118.027 393 2 24.566 213 15 
公园 Park J6 118.048 003 0 24.571 885 00 
公园 Park J10 118.086 036 1 24.609 027 78 
公园 Park J14 118.094 629 6 24.580 242 49 
公园 Park T15 118.019 918 6 24.685 298 28 
居民区 Residence J3 118.024 442 7 24.566 359 30 
居民区 Residence J7 118.050 981 3 24.569 169 02 
居民区 Residence J11 118.089 860 7 24.591 275 75 
居民区 Residence J15 118.093 334 2 24.580 729 76 
工业区 Industry J4 118.026 768 9 24.564 961 76 
工业区 Industry J8 118.053 649 4 24.572 327 89 
工业区 Industry J12 118.091 783 7 24.597 217 05 
工业区 Industry J16 117.977 527 5 24.596 542 94 
工业区 Industry J17 118.031 839 7 24.588 986 74 

 
1.2  主要试剂和仪器 

无菌矿物油，默克西格玛奥德里奇(上海)贸
易有限公司；吐温-20 溶液，北京索莱宝科技有

限公司；DNeasy® PowerLyzer® PowerSoil® Kit，
凯杰企业管理(上海)有限公司；SYBR Green Ι 
Master ，罗氏诊断产品 ( 上海 ) 有限公司；

NEBNext® Ultra™ DNA Library Prep Kit for 
Illumina®，纽英伦生物技术(北京)有限公司；

Illumina PE Cluster Kit，因美纳(中国)科学器材

有限公司。LightCycler480II 实时 PCR 系统，罗

氏诊断产品(上海)有限公司；大流量生物气溶胶

采样器 HighBioTrap，北京鼎蓝科技有限公司。 

1.3  样品采集与预处理 
在夏季 2021 年 8 月 22 日至 9 月 1 日和冬季

2022 年 1 月 2 日至 9 日期间，上午和下午利用

HighBioTrap 采样器在各采样点分别采集 1 h 的

空气样品，混匀，每点采集 2 d，共收集 228 个

空气微生物样品。采样期间天气气象条件稳定，

多为晴天。 
采样步骤和方法：打开培养皿，利用移液枪

向培养皿中添加 2 mL 无菌矿物油，并均匀涂布

在培养皿底部，放置在采样器中，采样器架设在

约 1.5 m 高的三脚架上，设置采集时间 1 h，记录

采集开始和结束时间。采样结束后，加入 1.5 mL 
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PBS 和 2–3 滴吐温-20 溶液，用移液枪不断抽吸

混匀后全部转移到 15 mL 无菌离心管中。再次

向培养皿中加入 1 mL PBS 溶液冲洗，直至冲洗

干净，然后将培养皿中所有混合物转移到 15 mL
离心管中，并在采样结束后置于–20 ℃冰箱保存

备用。 
样品预处理：将包含气溶胶样品的 15 mL

离心管置于离心机中 7 000×g 离心 7 min 去除上

层油层，并混匀剩余液体，分装样品。抽取 3/4
于 1.5 mL 离心管 13 000×g 离心 2 min，去除上

清液，置于–20 ℃冰箱保存备用。样品 DNA 的

提取按照 DNeasy® PowerLyzer® PowerSoil® 
Kit 说明书进行。 

1.4  细菌 16S rRNA 基因和真菌 ITS 序列

绝对丰度分析 
采用 RT-qPCR 技术测定细菌 16S rRNA 基

因和真菌内源转录间隔区(internally transcribed 
spacer, ITS)序列的绝对丰度，16S rRNA 基因的

引物为 16S_F (5'-GGGTTGCGCTCGTTGC-3')和
16S_R (5'-ATGGYTGTCGTCAGCTCGTG-3')，
真菌 ITS 序列的引物为 ITS1_F (5'-CTTGGTCAT 
TTAGAGGAAGTAA-3')和 ITS2_R (5'-GCTGCG 
TTCTTCATCGATGC-3') 。 扩 增 程 序 在

LightCycler480II 实时 PCR 系统中进行。反应体

系：2×SYBR Green Ι Master 10 μL，正、反向引

物(1 μmol/L)各 0.8 μL，Bovine Serum Albumin 
(20 mg/mL) 0.5 μL，模板 DNA 2 μL，ddH2O    
5.9 μL。RT-qPCR 反应条件：95 ℃ 180 s；95 ℃ 
5 s，72 ℃ 30 s，45 次循环；72 ℃ 10 min。针对

细菌 16S rRNA 基因和真菌 ITS 序列分别构建标

准曲线，利用 Excel 2019 进行数据处理，根据定

量循环的交点(crossing point, CP)值计算基因和

序列拷贝数。 

1.5  细菌的宏基因组测序分析 
选择厦门岛和同安区共 45 个空气微生物样 

品开展宏基因组测序分析，解析空气细菌群落组

成，并评估潜在病原菌的暴露风险。选取质量合

格的基因组 DNA，使用 NEBNext® Ultra™ DNA 
Library Prep Kit for Illumina®生成测序文库，并

添加索引。使用 Illumina PE Cluster Kit 在 cBot 
Cluster Generation System 上对索引编码的样本

进行聚类。随后将 DNA 文库在 Illumina 平台上

进行宏基因组测序，生成 150 bp 双端序列。测

序数据利用 kneaddata 软件进行质量控制，进而

使 用 标 准 的 Kraken2 数 据 库 在 Kraken2 
v2.0.8-beta 和 Bracken v2.5.0 中进行细菌物种注

释，并将注释结果与病原菌数据库进行比对分

析[25]，结合细菌 16S rRNA 基因绝对丰度和潜在

病原菌占比换算得出潜在病原菌的绝对丰度。 
1.6  环境数据获取 

从采样点邻近的厦门市国控点获取实时的

PM2.5、PM10、O3、CO、NO2、SO2、风速(wind speed, 
WS)、温度(temperature, T)和相对湿度(relative 
humidity, RH)的气象数据。 
1.7  数据统计与分析 

按照参考文献[26]，利用 Arc GIS v10.4.1 确

定每个采样点不同半径缓冲区(50、100、200 和  
300 m)内不同城市功能区的面积，并利用 Excel 
2007 划分统计“工业、居住、草地、林地、水域

和裸地”这 6 个主要土地利用类型。在 R v4.1.2
中采用 R 包 ggpubr 的 Wilcoxon. test 函数开展差

异性分析，绘制箱线图。采用 psych 包开展

Spearman 相关分析。采用 microeco 包绘制细菌

组成的相对丰度堆积柱状图，采用 R 包 pheatmap
和 ComplexHeatmap 展示细菌的相对丰度热图。 

2  结果与分析 
2.1  空气细菌绝对丰度的时空分布特征 
2.1.1  不同季节空气细菌绝对丰度分布 

本 研 究 测 得 的 厦 门 市 夏 季 细 菌 绝 对      
丰度为 4.40×102–1.63×106 copies/m3，平均值为
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(3.18±15.2)×104 copies/m3。在冬季，空气细菌绝

对丰度范围为 2.32×103–2.61×106 copies/m3，平

均值为(2.17±3.16)×105 copies/m3，比夏季高出  
1 个数量级左右。如图 1A 所示，夏冬季厦门市

的空气细菌绝对丰度存在显著差异(P<0.001)：
冬季>夏季。 
2.1.2  不同功能区的空气细菌绝对丰度分布 

在夏季，工业区的空气细菌绝对丰度最高，

平均丰度为(8.06±30.4)×104 copies/m3，高于道路

的 (1.95±2.07)×104 copies/m3 和 居 民 区 的

(1.87±2.21)×104 copies/m3，公园的细菌绝对丰度

最低，为(1.05±1.29)×104 copies/m3。统计分析表

明，夏季公园空气细菌绝对丰度显著低于其他  
3 个功能区(图 1B，P<0.05)。 

与夏季类似，冬季工业区的空气细菌绝对丰

度最高，为(4.06±5.08)×105 copies/m3，高于道路

的 (2.03±2.49)×105 copies/m3 和 居 民 区 的

(1.96±1.92)×105 copies/m3，而公园空气细菌绝对

丰度最低(8.00±8.02)×104 copies/m3。统计分析表

明，除居民区与道路之外，其他功能区之间的空

气细菌绝对丰度有着显著差异(图 1C)。 
2.1.3  不同行政区内的空气细菌绝对丰度分布 

夏季，同安区的空气细菌绝对丰度最高，约

为 (8.05±29.3)×104 copies/m3 ，高于厦门岛的

(1.78±2.22)×104 copies/m3 和 集 美 区 的

(1.42±1.34)×104 copies/m3，而海沧区最低，为

(1.12±0.98)×104 copies/m3。统计分析表明，同安

区的细菌环境绝对丰度与其他行政区存在显著

差异(图 1D，P<0.05)。 
与夏季不同，冬季集美区的空气细菌绝对丰

度最高，为(3.30±4.86)×105 copies/m3，高于同安

区 的 (2.13±1.68)×105 copies/m3 和 海 沧 区 的

(1.95±2.23)×105 copies/m3，而厦门岛最低。统计

分析表明，厦门岛空气细菌绝对丰度显著低于其

他地区(图 1E，P<0.05)。 

2.2  空气真菌绝对丰度的分布特征 
2.2.1  不同季节空气真菌绝对丰度分布 

如图 2A 所示，不同季节空气真菌绝对    
丰度分布无显著差异。夏季真菌绝对丰度范    
围为 8.19×100–5.27×104 copies/m3，平均丰度为

(4.24±8.26)×103 copies/m3；而在冬季，真菌绝对

丰度范围为 3.90×100–5.70×103 copies/m3，平均

丰度为(8.95±9.56)×102 copies/m3。 
2.2.2  不同功能区类型的空气真菌绝对丰度

分布 
夏季空气真菌平均绝对丰度最高出现    

在道路，为(5.34±12.20)×103 copies/m3，高于工

业区的 (4.85±6.22)×103 copies/m3 与居民区的   
(4.30±8.85)×103 copies/m3，而公园空气真菌的绝

对丰度最低。统计分析显示，仅公园和工业区空

气真菌的绝对丰度有着显著差异 (图 2B，

P<0.05)。 
与夏季不同，冬季空气真菌的最低绝对丰

度出现在道路，为(6.50±5.19)×102 copies/m3，

与 在 公 园 大 致 相 当 ， 小 于 居 民 区 的

(1.06±1.29)×103 copies/m3 和 工 业 区

(1.18±0.96)×103 copies/m3。统计分析表明，工业

区与公园、道路的空气真菌绝对丰度有着显著差

异(图 2C，P<0.05)。 
2.2.3  不同行政区内的空气真菌绝对丰度分布 

夏季，不同行政区空气真菌的平均丰度由 
高到低依次为同安区(9.52±12.8)×103 copies/m3，

厦 门 岛 (5.11±7.47)×103 copies/m3 ， 集 美 区

(1.83±2.81)×103 copies/m3 ， 海 沧 区 的

(4.08±5.00)×102 copies/m3。统计分析表明，同安

区空气真菌绝对丰度与其他地区均有着显著差

异，而海沧区与集美区的空气真菌绝对丰度也存

在显著性差异(图 2D)。 
与夏季不同，冬季不同地区空气真菌的绝对丰度

从高到低依次为：厦门岛(1.57±1.31)×103 copies/m3、 
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图 1  不同分组的空气细菌绝对丰度分布   A：夏季和冬季. B：夏季不同城市功能区. C：冬季不同城市

功能区. D：夏季不同行政区. E：冬季不同行政区. ***：P<0.001；**：P<0.01；*：P<0.05；ns：P>0.05 
Figure 1  The absolute abundance of airborne bacterial in different groups. A: Summer and winter. B: 
Different urban functional areas in summer. C: Different urban functional areas in winter. D: Different 
administrative areas in summer. E: Different administrative areas in winter. * and ns indicate whether the test 
has statistical significance. ***: P<0.001; **: P<0.01; *: P<0.05; ns: P>0.05. 
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图 2  不同分组的空气真菌绝对丰度分布   A：夏季和冬季. B：夏季不同城市功能区. C：冬季不同

城市功能区. D：夏季不同行政区. E：冬季不同行政区. ***： P<0.001；**：P<0.01；*：P<0.05；

ns：P>0.05 
Figure 2  The absolute abundance of airborne fungal in different groups. A: Summer and winter. B: Different 
urban functional areas in summer. C: Different urban functional areas in winter. D: Different administrative 
areas in summer. E: Different administrative areas in winter. * and ns indicate whether the test has statistical 
significance. ***: P<0.001; **: P<0.01; *: P<0.05; ns: P>0.05. 
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海 沧 区 (9.36±9.48)×102 copies/m3 、 同 安 区

(7.65±7.09)×102 copies/m3 、 集 美 区  
(5.28±6.32)×102 copies/m3。统计分析表明，厦门

岛空气真菌绝对丰度与同安区(P<0.01)、海沧区

(P<0.05)和集美区(P<0.001)这 3 个区之间存在显

著性差异，这和空气细菌绝对丰度分布特征较为

相似(图 2E)。 

2.3  土地利用类型对空气微生物绝对丰度

的影响 
Spearman 相关性分析显示，缓冲区的“林地”

占比和空气细菌绝对丰度呈现显著负相关(图

3A)，而在 50 m (P<0.05)和 100 m (P<0.01)半径的

缓冲区内，“草地”占比也与空气细菌绝对丰度呈

现显著负相关。在半径 300 m 内工业区面积占比

与细菌绝对丰度有着显著正相关(P<0.01)。此外，

水域占比(50 m)和工业区占比(100 m)分别与空气

真菌绝对丰度有着显著负相关和正相关(P<0.05)。 
如图 3B 所示，我们将“草地+林地”定位为

缓冲区内的“绿色空间”。Spearman 相关性分析

表明，绿地占比与空气细菌绝对丰度有着显著负

相关(P<0.01)，说明高植被覆盖率可能会降低空

气中的细菌绝对丰度。 
 

 
 

图 3  土地利用类型与空气细菌和真菌绝对丰度的相关性分析   A：不同半径范围. B：绿色空间.    
***：P<0.001；**：P<0.01；*：P<0.05；ns：P>0.05 
Figure 3  Correlation analysis of the proportions of land use area and the absolute abundance of bacteria and 
fungi. A: Different radii. B: Area of “green space” sites. ***: P<0.001; **: P<0.01; *: P<0.05; ns: P>0.05. 
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2.4  空气微生物绝对丰度与环境因子相关

性分析 
空气微生物绝对丰度与环境因子相关性分

析结果如图 4 所示，空气细菌绝对丰度与大气

NO2 和 PM2.5 浓度显著正相关(P<0.01)，而与 SO2

浓度(P<0.05)、RH (P<0.01)和 T (P<0.01)呈显著

负相关，仅 T 与空气真菌绝对丰度有显著正相

关(P<0.01)。 
2.5  空气细菌群落组成和潜在病原菌风险 

宏基因组测序分析表明，厦门市 45 个空气

微生物样本中共分布有 56 个细菌门 249 个细菌

目和 2 042 个细菌属。在门分类水平上，优势类

群为 Pseudomonadota 和 Actinomycetota，分别约

占总群落的 46.14%和 41.89% (图 5)，其在时间

(季节)和空间尺度(行政区和功能区)上均没有较

大差异。 
在属分类水平上，链球菌属(Streptomyces)、

不 动 杆 菌 属 (Acinetobacter) 、 诺 卡 氏 菌 属

(Nocardioides)和鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)
为优势属(图 5C–5D)分别占 5.12%、4.92%、4.88%
和 4.68%，其分布无明显的空间变异特征；而在

时间尺度(季节)上，夏季 Acinetobacter 相对丰度

最高(占比 5.03%)，而 Streptomyces 是冬季相对

丰度最高的属(占比 5.17%)。 
 

 

 
 

图 4  环境因子与细菌、真菌绝对丰度的相关性分析 
Figure 4  Correlation analysis of the environmental 
factors and the absolute abundance of bacteria and 
fungi. ***: P<0.001; **: P<0.01; *: P<0.05;     
ns: P>0.05. 

物种分类分析表明，厦门空气样品中分布有

367 种潜在病原菌，其中相对丰度前 30 的空气

细菌中有 5 种潜在病原菌，鲍曼不动杆菌

(Acinetobacter baumannii)、氧化木糖无色杆菌

(Achromobacter xylosoxidans) 、 大 肠 杆 菌

(Escherichia coli)、铜绿假单胞菌(Pseudomonas 
aeruginosa)和皮特不动杆菌(Acinetobacter pitti)
的 相 对 丰 度 和 检 出 率 较 高 ( 图 6) 。 其 中

Acinetobacter baumannii 的相对丰度较高 (约
0.03%)。统计分析表明，冬季潜在病原菌的丰度

显著高于夏季(P<0.001)；潜在病原菌绝对丰度

在行政区之间无显著差异，而工业区显著高于公

园(P<0.05，图 7)。 

3  讨论 
3.1  厦门市空气微生物绝对丰度特征 

厦门地处我国东南部沿海，平均海拔较

低，受热带海洋季风等影响，大气中颗粒物扩

散快，不易积存，空气微生物通常附着在颗粒

物上迁移和扩散 [6]。然而厦门空气质量较好，

全年 PM2.5 浓度约为 20 μg/m3[27]，空气污染物

和颗粒物含量较少，使得空气中微生物丰度较

低(厦门市空气细菌和真菌绝对丰度范围分别为

4.40×102–2.61×106和3.90×100–5.27×104 copies/m3)。
另外，厦门市绿化面积和覆盖率(45.65%)相对较

高，而植物有吸附尘土、降低空气中颗粒物丰度

的作用[28]，以上原因可能导致厦门空气微生物

丰度水平与空气质量较好的城市相当(如珠江和

长江三角洲近海城市 PM2.5 中的细菌绝对丰度约

为 103–104 copies/m3[29])。然而空气中颗粒物含量

较高，则会为微生物存活提供载体和营养[30]，导

致微生物绝对丰度水平较高。例如，雾霾天气频

发的山东泰安 PM2.5 中真菌绝对丰度较高

(1.0×104–4.8×105 copies m3)[31]，北京市的细菌绝对

丰度约为 8.71×103–2.14×107 copies/m3[32]。 
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图 5  不同分组空气细菌群落组成   A：不同行政区的门分类水平. B：不同城市功能区的门分类水平. C：

不同行政区的属分类水平. D：不同城市功能区的属分类水平 
Figure 5  The composition of airborne bacteria in different groups. A: Phylum level in different administrative 
districts. B: Phylum level in different urban functional areas. C: Genus level in different administrative districts. 
D: Genus level in different urban functional areas. 
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图 6  空气细菌中相对丰度前 30 的物种分布   框选为潜在病原菌 
Figure 6  The distribution of the top 30 species (the relative abundance) in airborne bacteria (the boxes noted 
the pathogenic bacteria). 
 

在空间尺度上，厦门岛空气细菌的平均丰

度 最 低 (4.53×104 copies/m3) ， 集 美 区 最 高

(1.71×105 copies/m3)；真菌平均丰度在海沧区最

低 (6.72×102 copies/m3) ， 在 同 安 区 最 高

(5.14×103 copies/m3)。这可能是多种因素综合影

响的结果，如不同地区经济发展水平不一、产业

不同以及植被覆盖类型和面积存在差异等[18,33-34]。 
在时间尺度上，厦门市夏季空气细菌绝对丰

度显著低于冬季。厦门市属热带海洋季风气候，

夏季高温高湿，冬季温暖干燥。Tang 的一项研

究表明，较高的温度(>24 ℃)可能会降低空气中

细菌的存活率[35]。因此，厦门市夏季的高温、

强太阳辐射和紫外线，可能导致了其空气细菌绝

对丰度低于冬季。这一结果与空气细菌绝对丰 

度-环境因子相关性分析结果相符，也与其他学

者的研究结果类似[36-37]。由于空气真菌丰度可能

主要受营养水平、植物生长和天气条件的影   
响[38]，而厦门种植的植物种类较多，且多为常

绿植物[39]，空气质量较好，这可能导致了厦门

空气真菌绝对丰度无明显的季节变化。 

3.2  空气细菌绝对丰度在不同功能区和行

政区的分布差异 
在夏冬两季，厦门空气细菌绝对丰度均在公

园最低，在工业区最高。工业区较频繁的工业生

产活动会产生较多的大气颗粒物和污染物，颗粒

物为空气细菌提供附着/保护载体[6]，使其免受紫

外线照射等恶劣大气环境条件的影响，而含氮等

污染物可提供氮源和能量 [40 ]。相关性分析结 
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图 7  空气潜在病原菌的时空分布特征   A：夏季和冬季；B：同安区和厦门岛；C：工业区、公园、居

民区和道路. ***：P<0.001；**：P<0.01；*：P<0.05；NS：P>0.05 
Figure 7  Spatio-temporal distribution of potential airborne pathogens. A: Summer and winter. B: Tongan and 
Xiamen Island. C: Industry, parks, residence and street. ***: P<0.001; **: P<0.01; *: P<0.05; NS: P>0.05. 
 
果说明了 PM2.5、NO2 和空气细菌绝对丰度有着

显著正相关。与夏季不同的是，冬季工业区与道

路的显著性差异表明，冬季工业区工业生产活动

可能释放更多的大气颗粒物，空气细菌的排放水

平会更高。对于公园区，植被可能具有吸附大气

颗粒物、降低大气细菌浓度的作用[28]，其可能在

冬季更为明显，这可能导致了说明了冬季公园的

空气细菌绝对丰度较低(低于其他 3 个功能区)。 
夏季同安区的空气细菌绝对丰度显著高于

其他 3 个行政区。如上所述，这可能是由于同安

区的工业生产活动释放的较多大气颗粒物和污

染物导致的[25]。与夏季不同，冬季厦门岛的空

气细菌绝对丰度显著低于其他 3 个行政区。厦门

岛绿化程度较高且搬离了重工业区，再加上冬季

空气流动性较弱，这些因素可能综合导致了微生

物绝对丰度较低的岛内大气环境。 

3.3  空气真菌绝对丰度在不同功能区和行

政区的分布差异 
厦门空气真菌的时空分布格局与空气细菌

有所不同。在夏季，空气真菌在大气颗粒物较高

的道路和工业区的绝对丰度要高于居民区和公

园，但仅工业区和公园的空气真菌绝对丰度有着

显著差异(P<0.05)。工业区空气颗粒物来源较

多，其为真菌提供了适宜的附着小生境，可能导

致了工业区空气真菌绝对丰度高于公园。冬季也

呈现类似的趋势，工业区空气真菌绝对丰度显著

高于其他 3 个功能区，这可能是厦门冬季的空气

流动较弱造成的。 
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不同行政区的空气真菌丰度时空分布格局

与细菌类似。在夏季，同安区的空气真菌绝对丰

度显著高于其他 3 个区。这可能是由于同安区的

工业生产、城郊农业活动等因素导致的。与夏季

不同，冬季厦门岛的空气真菌绝对丰度显著高于

其他行政区。厦门岛采样区域里较高的植被覆盖

程度可能是导致其空气真菌较高的原因。Qian
等[41]研究发现，青岛市绿化程度较高区域的空

气真菌绝对丰度高于细菌，作者推测植物挥发

性分泌物可能促进为空气真菌的生长提供了营

养基质，促进真菌的增殖。此外，夏冬季海沧

区和集美区的空气真菌绝对丰度均存在显著差

异，这可能是由于两个地区的空气真菌来源、

土地利用类型、居民活动和工业生产等方面的

差异导致。 

3.4  绿地空间对空气微生物绝对丰度的

影响 
以往研究发现，随着绿植覆盖率增加，细菌

和真菌的病原菌相对丰度显著降低[21]。Docherty
等发现不透水地面面积的增加和其他土地利用

的变化会影响大气的细菌群落组成[42]。以上研

究说明空气微生物会受到周边绿色空间等土地

利用类型的影响。在本研究中，绿色空间对厦门

空气细菌绝对丰度的影响要强于对真菌的影响。

实际上，绿植的覆盖度、可接近度(居民能否接

近绿植)、绿植中的树冠覆盖率等与空气微生物

多样性和群落组成息息相关，是城市景观管理和

公共卫生需要考虑的重要因素[43]。然而，本研

究发现，对于真菌来说，其绝对丰度更多受大

气颗粒物的影响，工业活动会产生更多的大气

颗粒物，尤其在相关性分析中，在半径 100 m
缓冲区内，真菌绝对丰度和工业区面积比例显

著正相关。 

3.5  空气微生物绝对丰度的影响因素 
以往研究发现，诸多气象和环境因子，例如

微生物的环境来源、大气污染物、风速、大气温

度、湿度等，影响空气微生物绝对丰度的时空分

布特征。有研究发现，由 SO2、NO2 和 CO 转化

而来的硫、氮和碳元素可以被大气微生物利用，

作为营养元素生长[29]。在空气微生物所有代谢

过程中，发现最频繁的途径是氨化作用[44]。这

是因为有机氮作为氮的重要组成部分，较容易被

微生物利用来获取能量和营养。Xie 等发现大气

颗粒物中高浓度的有毒有害物质对生物气溶胶

有负面影响[29]。本研究发现，空气细菌绝对丰

度与大气 SO2 和 NO2 浓度分别呈现显著负相关

和正相关，相关机制有待进一步研究确定。此外，

Zhai 等发现，细菌倾向于附着在小颗粒(PM2.5

和 PM10)甚至超细颗粒上[45]。这与本研究的发现

一致，即 PM2.5 对厦门空气细菌绝对丰度有着正

效应。 
前人研究发现，在晴天，较高的空气湿度可

以促进颗粒的“干沉积”过程。这是因为空气中的

悬浮颗粒吸收了大气中的水分，导致颗粒的重量

和尺寸增加，而较大尺寸的颗粒更容易被重力沉

积[32]，本研究结果部分证实了这种影响：厦门

空气细菌绝对丰度与大气相对湿度呈负相关。这

可能是由于厦门高温多雨、湿度较大导致颗粒物

含量降低而导致的。 

3.6  空气细菌群落组成和潜在病原菌的风

险评估 
本研究发现厦门空气微生物中的优势菌群

为假单胞菌门 (Pseudomonadota) 和放线菌门

(Actinomycetota)，它们是空气微生物中的常见的

优 势 菌 门 [6] 。 Streptomyces 、 Acinetobacter 、
Nocardioides 和 Sphingomonas 是厦门空气微生

物中的优势属。优势菌群无明显的夏冬季演变特

征，这与以往研究结果有着一定差异。Gandolfi
等发现空气中的某些优势细菌会发生季节演替，

如伯克霍尔德氏菌目(Burkholderiales)和放线菌
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目(Actinomycetales)在较冷的季节占优势，而红杆

菌目(Rhodobacterales)在温暖的季节丰度更高[46]。

Li 等研究发现厦门春季厚壁菌门(Firmicutes)与
变形菌门(Proteobacteria)占优势[47]。 

本研究在空气微生物样品中共检出 367 种

潜在病原菌，5 种潜在病原菌相对丰度较高，包

括鲍曼不动杆菌、氧化木糖无色杆菌、大肠杆菌、

铜绿假单胞菌和皮特不动杆菌。其中，鲍曼不动

杆菌是临床上常见的耐药病原菌[48]。皮特不动

杆菌的耐药率和致病率相对较低，但会造成肺部

感染[49]。铜绿假单胞菌在人体分布广泛，在黏

膜、上呼吸道、肠胃中经常检出，严重时可能引

起系统感染、菌血症、心内膜炎等[50]；除了致

病性之外，铜绿假单胞菌还是常见的多重耐药

菌，是临床治疗中六大最危险的病原菌之    
一[51-52]。本研究发现上述潜在病原菌在厦门空气

样品中广泛检出，说明即使厦门空气质量较好，

居民仍有暴露于空气病原微生物的风险。厦门冬

季空气潜在病原菌绝对丰度显著高于夏季(图
7A)，说明需进一步深入评估冬季空气病原菌可

能造成的潜在健康风险。此外，也需进一步评估

工业区的空气微生物的潜在健康风险(图 7B)。
“剂量-毒性效应”是量化物质毒性的基本原则，

空气病原菌的潜在风险除了与病原菌的种类有

关外，还与潜在病原菌的绝对丰度息息相关。与

以往文献对比发现，厦门市空气中潜在病原菌绝

对丰度明显低于废水、土壤等其他城市环境[53-54]，

因此其潜在病原菌风险也较其他环境低。此外，

与雾霾常发的城市相比[55]，厦门市空气质量较

好，可能导致了检测到的潜在病原菌的绝对丰度

相对较低[56]。 

4  结论 
本研究结果表明，厦门市空气细菌的绝对丰

度有着明显的季节波动，冬季空气绝对细菌丰度

显著高于夏季，但夏冬季空气真菌的绝对丰度无

显著差异。 
基于功能区的空间分析表明，不同功能区

(土地利用类型不同)的空气细菌与真菌绝对丰

度有着显著性差异：植被覆盖率较高的公园中的

空气细菌与真菌绝对丰度较低，而工业区的空气

细菌与真菌绝对丰度较高，说明了“绿色空间”
可能有助于调控城区中大气微生物的绝对丰度。

基于行政区的空间分析表明，夏季同安区空气细

菌和真菌显著高于其他 3 个行政区，而冬季厦门

岛的空气细菌绝对丰度最低，真菌绝对丰度最

高，与其他 3 个行政区存在显著差异。 
环境因素影响分析表明，采样点周边的“绿

色空间”占比与空气细菌呈显著负相关，强调了

绿地规划对于调控大气微生物浓度的重要性。此

外，相关分析表明，厦门市的空气细菌绝对丰度

可能受大气 NO2、PM2.5、SO2、温度和相对湿度

的影响，而仅发现温度与空气真菌绝对丰度呈现

显著相关。群落组成分析表明，厦门岛和同安区

的优势菌群没有明显的时空演变趋势；潜在病原

菌的暴露风险：冬季>夏季，工业区>公园。然

而，厦门市的空气微生物浓度总体不高，其潜在

风险还有待于后续研究进行深入评估。 
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