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摘要：随着世界范围内流行性疾病以及我国空气雾霾事件的不断发生，空气生物性污染的研究开始受到高度重视，其研究方法

也随着分子生物学技术的快速发展而不断更新，由早期以生化技术为基础的研究方法转变为以现代分子生物学技术为基础的

研究方法。 文章综述了空气微生物群落多样性解析方法从培养到非培养的发展过程，包括培养技术法、ＢＩＯＬＯＧ 技术、生物标

记法、基因指纹图谱技术、核酸杂交技术、实时荧光定量 ＰＣＲ、空气微生物宏基因组学及基因芯片技术，阐述了这些技术的基本

原理，比较了各种技术的优缺点并重点介绍了它们在空气微生物群落多样性研究中的应用概况，最后展望了空气微生物学研究

的发展方向。
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随着世界范围内流行性疾病以及我国空气雾霾事件的频繁发生，空气生物性污染的研究开始受到高度重

视。 空气中广泛分布的细菌、真菌孢子、放线菌和病毒等微生物粒子与空气环境质量以及人类健康等密切相

关［１⁃２］，小部分具有活性的生物粒子能够导致各种微生物疾病的发生［３］。 由生物粒子组成的气溶胶，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［４⁃５］。 到目前为止，空气微生物的研究工作

已有约 １８０ 年的历史，其研究方法也由传统微生物培养法逐步转化到现代分子生物学法。 传统的微生物培养

法只能检测空气中可培养微生物，约占空气中微生物总数的 ０．１—１０％，在营养贫瘠的空气中比例可能更少，
因此以可培养微生物的种类和浓度检测空气微生物的种群和数量会严重低估空气中微生物的存在［６］。 然

而，以 ＰＣＲ 为基础的现代分子生物学法能够检测到空气中微生物的全部信息，真实反映空气中微生物的存在

情况。 文章简要综述了空气微生物多样性解析方法的发展过程及应用概况，并阐述了各种研究方法的优缺点

及发展方向。

１　 以生化技术为基础的空气微生物研究方法

以生化技术为基础的方法是空气微生物学研究早期发展起来的，主要包括传统的微生物平板计数与形态

学分析方法，以微生物碳源利用能力为基础的解析方法，基于生物标记的解析方法等，这些方法在空气微生物

的研究历程中发挥着巨大的作用（表 １）。

表 １　 以生化技术为基础的空气微生物研究方法

Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｍｅｔｈｏｄｓ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ

分类
Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

原理
Ｔｈｅｏｒｙ

优缺点
Ａｄｖａｎｔａｇｅｓ ａｎｄ ｄｉｓａｄｖａｎｔａｇｅｓ

平板计数与形态分析方法
Ｍｅｔｈｏｄ ｏｆ ｐｌａｔｅ ｃｏｕｎｔ ａｎｄ
ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ

依靠微生物的形态学，培养及生理生化特
性比较分析空气微生物群落结构

优点：简单快速，是微生物研究的基础方法；缺点：
对微生物分析不全面，分辨水平低，不能充分反映

微生物群落的多样性［７⁃８］

碳源利用差异的解析方法
Ｂｉｏｌｏｇ ｍｅｔｈｏｄ

根据微生物细胞对 ９５ 种碳源利用差异，
建立特征指纹图谱，通过比对进行微生物
的鉴定

优点：灵敏度高，分辨力强，自动化程度高，检测简
便快速，无需分离培养纯种微生物，可连续检测微

生物变化等；缺点：只能检测可培养微生物［９］ ；样本
处理、培养条件和微平板类型的选择等都会给微生

物多样性评价带来误差［１０］

生物标记法
Ｂｉｏｍａｒｋｅｒ ｍｅｔｈｏｄ

利用微生物细胞内生化成分的特点区别
微生物种类

优点：避免了传统培养法的缺陷，能快速客观的评
价微生物多样性；缺点：对微生物分类水平较低，不
能鉴定到种［１１⁃１２］

１．１　 基于传统的平板计数与形态学分析技术

平板计数与形态学分析是传统的空气微生物研究方法，一般用自然沉降或采样器把空气中的微生物采集

到液体、固体或半固体的采样介质上，再经过培养繁殖生长成菌落后计数、然后进行分离和纯化，利用显微镜

对其进行形态学观察，并结合其生理生化特征鉴定种属分类特性［１３］。 早期空气中微生物的发现也是基于以

培养为基础的传统的平板计数与形态学研究方法，并且其在空气微生物学发展过程中起了非常重要的作用。
早期 Ｌｉｎｄｅｍａｎｎ、Ｌｉｇｈｔｈａｒｔ 和 Ｓｈａｆｆｅｒ 等利用传统的培养方法做了大量的空气微生物学研究，取得了丰硕的成

果［１４⁃２３］。 Ｓｈｅｌｔｏｎ 等研究了美国境内室内外空气真菌的群落结构特征，为美国工业卫生学者、变态反应症专科

医师和其他公共卫生从业人员提供了可培养空气真菌的比较信息［２４］。 进入 ２０ 世纪 ９０ 年代，我国空气微生

物的研究逐渐兴起，军事医学科学院微生物流行病研究所的胡庆轩先生是我国较早研究空气微生物的学者，
他所采用的研究方法都是以培养为基础的，为我国学者空气微生物的研究奠定了基础［２５⁃２６］。 之后，方治国、
凌琪等分别研究了我国不同城市室内外空气微生物的污染特征，为空气微生物污染的控制及城市管理部门制

定环境政策法规提供了理论指导［２７⁃３３］。 以上研究表明，传统的平板计数与形态学分析方法对于空气微生物

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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来说是一种较好的研究方法，为世界范围内空气微生物基础数据的储备提供了基础。
１．２　 基于空气微生物碳源利用差异的解析方法

基于空气微生物碳源利用差异的分析方法主要是根据微生物代谢类型和对不同碳源的利用能力来评价

微生物种类多样性，其典型代表方法有 ＢＩＯＬＯＧ 技术。 ＢＩＯＬＯＧ 微生物鉴定系统是由美国的 ＢＩＯＬＯＧ 公司于

１９８９ 年成功研发的，最初主要应用于纯种微生物鉴定［３４］。 １９９１ 年，Ｇａｒｌａｎｄ 和 Ｍｉｌｌｓ 首次将 ＢＩＯＬＯＧ 技术用来

描述微生物群落功能多样性特征，并在当时引起了微生物生态学者的广泛关注［３４］，之后较长时间 ＢＩＯＬＯＧ 技

术在环境微生物功能多样性评价研究中得到了广泛的应用，并在土壤、沉积物和水体等环境中微生物群落多

样性研究中发挥了至关重要的作用［３５⁃３７］。 将 ＢＩＯＬＯＧ 技术用来研究微生物群落功能多样性的理论依据是

ＢＩＯＬＯＧ 代谢多样性类型的变化与微生物群落组成变化密切相关［３８］，其原理是利用以微生物群落水平碳源

利用类型为基础的 ＢＩＯＬＯＧ 氧化还原技术来表述环境样品微生物群落特征，运用主成分分析或相似类型的多

变量统计分析方法展示不同微生物群落产生的不同代谢多样性类型［３９］。 近年来，ＢＩＯＬＯＧ 技术逐渐应用到

空气中微生物碳代谢能力的评价中，并且取得了较好的研究效果。 凌琪、龚婵娟和段魏魏等利用 ＢＩＯＬＯＧ 技

术分别研究了黄山风景区、杭州不同样点及塔克拉玛干沙漠空气中微生物的碳代谢特征［４０⁃４２］。 ＢＩＯＬＯＧ 技术

为空气微生物的研究提供了一种全新的思路，能在空气微生物功能多样性研究方面发挥重要的作用。
１．３　 基于生物标记的空气微生物解析方法

基于生物标记的空气微生物分析方法主要根据部分生物组分可以作为某些种类微生物的指示标记，以该

组分浓度和种类等的变化来指示相关微生物的变化，其主要分为醌指纹法和脂肪酸谱图法。 目前，应用在生

物气溶胶领域以脂肪酸谱图法为主。 该方法主要步骤是通过提取生物气溶胶中某种生化成分作为生物量标

记物，利用气相、液相、气质联用等技术手段对该生化成分进行分类鉴定，其组成模式可作为种群组成的标记。
在空气微生物研究中，３⁃羟基脂肪酸（１０—１８ 碳）可以指示标记内毒素（脂多糖）和革兰氏阴性菌生物量负荷，
支链脂肪酸（１５—１７ 碳）可以指示标记革兰氏阳性菌生物量负荷，麦角甾醇可以指示标记真菌生物量负荷，胞
壁酸可以指示标记肽聚糖［４３］。 在基于生物标记的空气微生物解析方法方面，香港理工大学 Ｌａｕ 课题组等做

了大量的研究工作，开创了利用生物标志法来确定生物气溶胶中特定微生物群落的先河［４４⁃４８］，他们的研究确

定了生物标记法能够为气溶胶中微生物群落提供定量信息。 此外，Ｂａｕｅｒ 等通过测定阿拉伯糖醇和甘露醇的

含量对空气中真菌孢子进行定量示踪［４９］；Ｐｏｏｌｅ 等利用生物标记法的研究结果解释了人体单核细胞和上皮细

胞对农业灰尘的炎症反应［５０］；Ｆｉｌｉｐｐｏ 等利用麦角甾醇，阿拉伯糖醇和甘露醇等作为示踪剂分析了城市气溶胶

的真菌孢子浓度［５１］。 综上所述，生物标记法是空气中微生物定量研究的又一选择，正逐步用于生物气溶胶群

落结构的分型和动态监测，并且研究方法日趋成熟，比传统培养法在取样和物种鉴定方面更简单更快。

２　 以现代分子生物学技术为基础的空气微生物研究方法

由于空气环境要素的复杂多变，微生物纯种分离富集培养的方法不但费时费力，而且存在方法学上的缺

陷。 一是空气中大量微生物的不可培养性，使人类无法培养空气中所有的微生物［６］，二是分离富集培养方法

具有较强的选择性，使培养得到的空气微生物在种类、数量和功能上都无法反映其微生物群落的真实情

况［５２］。 因此，非常有必要研究不依赖微生物培养来进行空气微生物群落分析的方法，它们主要包括：聚合酶

链式反应（ＰＣＲ）、变性梯度凝胶电泳（Ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ， ＤＧＧＥ）和温度梯度凝胶电泳

（Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ， ＴＧＧＥ）、末端限制性酶切片段长度多态性分析（Ｔｅｒｍｉｎａｌ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ
ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ， Ｔ⁃ＲＦＬＰ）、基因克隆文库分析（Ｇｅｎｅ ｃｌｏｎｉｎｇ ｌｉｂｒａｒｙ）、实时荧光定量 ＰＣＲ（ＲＴ⁃
ＰＣＲ）、宏基因组学（Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ）、基因芯片（ＤＮＡ ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ）等［５３］（表 ２）。
２．１　 基于 ＰＣＲ 为基础的基因指纹图谱技术

２．１．１　 ＤＮＡ 成分多态性图谱分析（ＤＧＧＥ ／ ＴＧＧＥ）
ＤＧＧＥ 是由 Ｆｉｓｃｈｅｒ 等于 １９７９ 年首先提出的用于检测 ＤＮＡ 突变的一种电泳技术，其分辨力高于琼脂糖

３　 １４ 期 　 　 　 方治国　 等：空气微生物群落解析方法：从培养到非培养 　
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电泳和聚丙烯酰胺凝胶电泳［６４］，Ｍｕｚｙｅｒ 等首次将 ＤＧＧＥ 技术应用于分子微生物学研究领域，其在揭示自然界

微生物群落遗传多样性和种群差异方面具有明显优越性［６５］，而 ＴＧＧＥ 是在 ＤＧＧＥ 基础上衍生出的微生物多

样性研究的重要手段［６６］。 ＤＧＧＥ 技术是对 ＰＣＲ 扩增微生物 ｒＤＮＡ 产生的 ＤＮＡ 片段混合物的分析，自从

ＤＧＧＥ 技术首次应用于微生物分子生物学研究以来，该技术迅速被广泛用于土壤［６７］、活性污泥［６８］、海洋［６９］、
底泥［５４］等样品中微生物多样性分析、微生物鉴定及变异等方面的研究。 近年来，ＤＧＧＥ ／ ＴＧＧＥ 已越来越多用

于空气中微生物多样性分析的研究。 Ｎｅｈｍé 等利用 ＤＧＧＥ 方法研究了高分娩期猪圈内空气中生物气溶胶粒

子的季节分布特征［７０］，然后利用 ＤＧＧＥ 和克隆的方法证明了猪圈里存在着高浓度来源于猪粪的产甲烷古生

菌，这是首次对生物气溶胶中古生菌的研究［７１］；Ｌｉ 等利用 ＤＧＧＥ 方法比较研究了 ４ 种空气微生物取样器的取

样效率［７２］；Ｈｅｒｖàｓ 等利用 ＤＧＧＥ 方法研究了空气细菌从非洲迁移到欧洲高山湖泊的活力和潜力［７３］；Ｌｅｃｏｕｒｓ
等利用 ＤＧＧＥ 方法研究了乳牛舍生物气溶胶的特征，结果显示乳牛舍生物气溶胶组分复杂，并且在职业性呼

吸系统疾病方面起着非常重要的作用［７４］。 ＤＧＧＥ ／ ＴＧＧＥ 对于空气中微生物多样性及其群落结构的研究技术

已逐步成熟，与其他方法相结合能对空气微生物的结构特征及其物化成分有着更好的阐述。

表 ２　 以现代分子生物学技术为基础的空气微生物研究方法

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｍｅｔｈｏｄｓ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ

分类
Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

原理
Ｔｈｅｏｒｙ

优缺点
Ａｄｖａｎｔａｇｅｓ ａｎｄ ｄｉｓａｄｖａｎｔａｇｅｓ

ＤＮＡ 成分多态性图谱分析
ＤＧＧＥ ／ ＴＧＧＥ

利用双链 ＤＮＡ 的解链温度不同，形成
ＤＮＡ 谱带，其信号强度反映了 ＤＮＡ 片段
的相对丰度，进而指示不同类群微生物含
量的差异

优点：可靠、重复性好、方便快捷、适合大量的快速分析，可检
出所有突变，无须对引物标记；缺点：只能对优势种群进行分

析［５４］ ；检测 ＤＮＡ 片段长度的最佳范围为 ２００ ｂｐ—９００ ｂｐ［５５］

ＤＮＡ 长度多态性图谱分析
Ｔ⁃ＲＦＬＰ

利用琼脂或聚丙烯酸凝胶对限制性酶切
片断进行电泳分离，不同长度的 ＤＮＡ 片
段会停留在不同的凝胶位置上，形成长度
多态图谱

优点：快速灵敏、结果数据化、高通量分析和重复性好等，适
合对微生物多样性进行灵敏的分析评价；缺点：只检测带荧
光标记的末端限制性片段，容易低估复杂群落多样性，数据

量大分析较困难［５６］

核酸杂交技术
ＤＮＡ ／ ＲＮＡ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ

根据 ＤＮＡ 分子碱基互补配对的原理，以
特异性的 ｃＤＮＡ 探针与待测样品的 ＤＮＡ
或 ＲＮＡ 形成杂交分子

优点：灵敏，低廉，安全，简化实验操作，缩短实验时间；缺点：
需大量特异性探针，杂交方式较复杂等［５７］

实时荧光定量 ＰＣＲ
ＲＴ⁃ＰＣＲ

在 ＰＣＲ 反应体系中加入荧光基团，利用
荧光信号累积实时监测，再通过标准曲线
对未知模板进行定量分析

优点：可同时对多个样品分析，适用于检测空气微生物浓度

的动态变化［５８］ ；缺点：不能检测扩增产物大小；试验结果缺

乏可比性；技术设备要求较高；荧光探针价格昂贵［５９］

空气微生物宏基因组学
Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ

提取空气中全部微生物 ＤＮＡ，构建宏基因
组文库，利用基因组学信息研究空气样品
所包含的全部微生物的遗传组成及其群
落结构

优点：高精密性，高灵敏度，高通量，鉴定出许多新的物

种［６０］ ；缺点： ＤＮＡ 序列信息量很大，使得一些基因产物无法

鉴别［６１］

基因芯片技术
Ｇｅｎｅ ｃｈｉｐ

利用核酸分子碱基互补配对的原理，将已
知序列的探针分子按照特定的排序方式
固定在载体上所组成的微点阵列

优点：快速实时监测、高通量、经济、自动化和低背景水

平［６２］ ；缺点：探针序列的缺乏，基因芯片交互杂交的复杂性，
致使实验结果特异性低，灵敏度差［６３］

２．１．２　 ＤＮＡ 长度多态性图谱分析（Ｔ⁃ＲＦＬＰ）
Ｔ⁃ＲＦＬＰ 技术是以分子系统学的原理为基础， 综合运用了 ＰＣＲ 技术、ＤＮＡ 限制性酶切技术、荧光标记技

术和 ＤＮＡ 序列自动分析技术，在 ＤＮＡ 水平上通过对特定核酸片段长度多态性的测定来分析比较微生物群落

结构和功能［７５］。 该方法依据微生物的比较基因组学信息，选取一段具有系统进化标记特征的 ＤＮＡ 序列为目

的分析序列，并据此设计出理想引物，用荧光物质标记出 １ 个或 ２ 个引物的 ５′端（２ 个引物同时标记时，要用

不同的荧光物质标记）。 扩增后的 ＰＣＲ 产物用四碱基限制性内切酶进行消化， 荧光标记末端片段可被测序

仪识别， 得到不同的末端片段峰， 每一个峰就可至少代表一种类型的微生物， 通常用系统分类操作单元

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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（ＯＴＵ）来表示。 故根据片段峰的大小和数量可以检测和分析空气样品中微生物的末端限制性片段图谱，进
而可分析出微生物群体的组成和动态变化等生态信息［７６⁃７７］。 Ｌｅｅ 等利用 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 技术研究了韩国首尔市细菌

和真菌的群落结构，并发现其细菌和真菌包括致病菌和过敏原多样性丰富，且不同季节空气细菌和真菌群落

结构的多样性和丰富度变化显著［７８］；Ｗｏｏ 等利用 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 技术研究了香港空气微生物群落及与微生物相关

过敏原的时间变化特征［７９］。 Ｍａｒｏｎ 等通过基因片段之间的 ＰＣＲ 扩增获得长度多态性，其在空气微生物群落

研究中起着非常重要的作用［８０］。
２．２　 核酸杂交技术

目前应用最广泛的是近年来发展起来的荧光原位杂交技术（Ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｉｎ ｓｉｔｕ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ， ＦＩＳＨ），其
结合了分子生物学的精确性和显微镜的可视性信息，可以在自然或人工的微生境中监测和鉴定不同的微生物

个体，同时对微生物群落进行评价［８１⁃８２］。 ＦＩＳＨ 的应用原理是，微生物细胞脱水后，根据 ＤＮＡ 碱基配对原则，
在不改变其结构和分布格局的情况下与渗透到细胞结构内具有荧光标记的寡核苷酸探针在一定温度下进行

定位杂交，只有与探针碱基对完全互补的 ＲＮＡ 序列才能与探针发生杂交，经荧光素（ＦＩＴＣ）标记的特异性抗

体在荧光显微镜下，可清晰地描绘出与 ＤＮＡ 靶结合部位，从而使该菌体在荧光显微镜下发出荧光。 Ｌａｎｇｅ 等

运用了 ＦＩＳＨ 技术对暴露在空气中的细菌进行评估，定量识别出生物气溶胶中的绿脓杆菌和大肠杆菌，为生

物气溶胶的评估提供了有效的手段［８３］；Ｈｕｎｇ 等运用核酸杂交技术分析了从空气样品中分离的 ７２ 个目标菌

株和 ６６ 个非目标参照菌株，其灵敏度和特异度都达到 １００％［８４］；Ｋｒｉｓｔｉａｎｓｅｎ 等应用荧光标记一般细菌探针和

处于分娩期猪圈内气溶胶细胞进行原位杂交，发现厚壁菌门和链球菌为主要的细菌属种，还发现了多样性丰

富的真菌群落［８５］。 ＦＩＳＨ 技术已被用来研究空气细菌的多样性信息，为空气微生物种类及其分布特征的研究

提供了全新的方法。
２．３　 实时荧光定量 ＰＣＲ（ＲＴ⁃ＰＣＲ）

ＲＴ⁃ＰＣＲ 技术作为一种核酸定量的手段，能够准确量化环境中微生物群落的组成［８６］，确定群落的优势类

群或具有某种生物学功能的微生物类群的丰度［８７］，能够检测低浓度空气细菌浓度，其在空气微生物学研究方

面具有非常重要的作用。 Ｌｅｅ 等利用荧光标记的特异性引物对空气中细菌和真菌进行 ＰＣＲ 扩增，确定了空气

中总悬浮颗粒物中的细菌和真菌的浓度［７８］；Ｍａｋｉｎｏ 等把炭疽直接加入到空气微生物采样液中，然后用 ＲＴ⁃
ＰＣＲ 进行了定量分析，结果发现 １ 个炭疽细胞在 １ 小时内就可检出［８８］；Ｙａｍａｍｏｔｏ 等优化 ＲＴ⁃ＰＣＲ 反应条件

来定量收集在凝胶过滤器上的空气真菌浓度［８９］；Ｒｉｎｓｏｚ 等对家禽厂和污水处理厂空气中全部数量细菌进行

评估，通过将 ＲＴ⁃ＰＣＲ 与荧光显微技术及培养方法相比较，证明 ＲＴ⁃ＰＣＲ 技术是一种可行有效，精确且简单的

方法，能够在复杂多变的环境中评估空气细菌负荷［９０⁃９１］。 随着 ＲＴ⁃ＰＣＲ 技术不断发展和其使用成本的逐渐下

降，其在空气微生物学研究中应能得到更广泛的应用。
２．４　 空气微生物宏基因组学

环境基因组学通过直接从环境样品中提取全部微生物的 ＤＮＡ，构建宏基因组文库，利用基因组学信息研

究环境样品所包含的全部微生物的遗传组成及其群落结构，避免了传统微生物学基于纯培养研究的限制，为
充分认识和开发利用不可培养微生物，并从完整的群落水平上认识微生物的活性提供了可能［９２⁃９３］。 Ｔｒｉｎｇｅ 等

对城市室内环境的空气样本进行宏基因组研究，发现空气中隐藏着一个独特的社区，可能源于多种生态位，并
通过空气环境中的选择性压力发展形成［９４］；Ｃａｏ 等在雾霾天气利用宏基因组学研究了北京建筑物顶楼顶的

空气样品，发现大部分的可吸入性空气微生物宏基因组和土壤宏基因组密切相关，且几种与呼吸道疾病相关

的致病菌丰富度随着悬浮性颗粒污染物的浓度增加而增加［９５］；Ｏｈ 等运用宏基因组学研究发现汉城的春季空

气真菌具有较高多样性，且含有高浓度的真菌过敏原［９６］；Ｗｈｏｎ 等运用宏基因组学第一次报道了空气中病毒

的季节性和其遗传多样性，从而提高在温带地区对病毒生态学的理解［９７］。 由于空气中微生物的极低的浓度，
对 １６Ｓ 或 １８Ｓ 核糖体基因组的直接分析无法实现，可通过改进采样和扩增的方法来获得足够的 ＤＮＡ，能够运

用宏基因组学来分析，从这些样品中产生的宏基因组数据的分析揭示空气微生物群落中的多样性和不同丰度

５　 １４ 期 　 　 　 方治国　 等：空气微生物群落解析方法：从培养到非培养 　
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的种属，还可以对细菌的可能来源进行识别［９８］。
２．５　 基因芯片技术

基因芯片又称 ＤＮＡ 微阵列，芯片上固定的探针有 ＤＮＡ 片段、寡核苷酸、ｃＤＮＡ 或来自基因组的基因片段，
它们固化于芯片上形成基因探针阵列。 经过标记的核苷酸序列与基因芯片特定位点上的探针进行杂交， 然

后通过检测杂交信号定性和定量地判断样品中的靶序列分子［９９］。 目前基因芯片技术已应用于粪便、临床、环
境和食品样本等的微生物群落结构研究，主要包括功能基因、特定细菌和病毒的检测及其菌群分析等［１００］。
近年来，基因芯片技术在空气微生物的研究中得到充分发展，它不仅可以分析和鉴别空气中微生物群落的微

生物分布、种类及功能，还能分析空气中环境因素改变对其微生物生态的影响。 Ｈｕｎｇ 等使用微阵列技术同时

对空气中几种过敏原进行检测和定量测定，鉴定出 ２１ 个空气真菌物种，且这些真菌都能够导致人们过敏［８４］；
Ｂｒｏｄｉｅ 等使用高密度 ＤＮＡ 微阵列监测了美国两个城市的细菌种群，发现这些城市气溶胶中包含至少有 １８００
不同的细菌种类，可能比某些土壤细菌群落更丰富［１０１］。 随着我国空气污染的不断加剧，空气中的过敏原的

种类和数量也在发生较大的变化，随着基因芯片技术不断发展，可以同步定量多个过敏原，可为空气质量的控

制做出较大贡献［１０２］。

３　 空气微生物学研究的挑战和趋势

（１）不断扩大研究范围以获取更加全面系统的空气微生物研究第一手资料。 我国空气中微生物的研究

主要集中在城市空气微生物多样性特征的研究，然而从生态学角度对自然风景区和风景旅游区等生态系统以

及从公共卫生学角度对地铁和超市等室内公共场所空气微生物的研究报道较少。 因此，有必要研究与人类活

动密切相关的各类环境空气微生物群落及多样性特征。
（２）不断完善空气微生物多样性的解析技术和方法以获取更多的微生物信息。 我国空气微生物学的研

究起步较晚，分子生物学技术在空气微生物研究中应用较少。 因此，应该利用传统的微生物学与现代分子生

物学相结合的方法对不同环境空气微生物多样性信息进行深入的研究。
（３）不断优化空气微生物取样技术和研发新型高流量取样器以保证有足够 ＤＮＡ 样本进行分子生物学研

究。 空气中微生物的种类较少浓度较低，空气微生物基因组 ＤＮＡ 的提取比其它样品更加困难。 因此，有必要

研发高流量取样技术为空气微生物的分子生物学研究提供样品保障。
（４）不断扩大研究尺度以从生物地理学的角度获取空气微生物图谱。 目前空气微生物学的研究尺度较

小，取样覆盖面较窄。 因此，随着高通量和大数据时代的到来，空气微生物的研究有必要扩大至区域尺度甚至

全国范围，从生物地理学角度制作全国范围的空气微生物图谱。
（５）不断研究空气微生物与环境因素及污染因子之间的关系以获取空气微生物污染的形成机制。 目前

城市空气微生物污染的形成机制研究较少。 因此，有必要系统研究空气微生物污染与环境因素及污染因子之

间的关系，掌握城市空气微生物污染的形成机制，为城市空气中生物性污染的治理提供理论依据。
（６）不断统一空气微生物研究体系完善其综合评价系统以能够对不同环境条件下空气微生物研究指标

进行综合评价。 采样条件和采样基质对空气微生物检测有重要的影响，需对空气微生物研究的培养基和取样

方法制定统一标准，同时加强空气微生物污染与人体健康之间的关系研究，且对空气微生物作为人体健康状

况的指标进行综合评价。

参考文献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）：

［ １ ］　 Ａｌａｎ Ｍ Ｊｏｎｅｓ， Ｒｏｙ Ｍ Ｈａｒｒｉｓｏｎ． Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｍｅｔｅｏｒｏｌｏｇｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ ｂｉｏａｅｒｏｓｏｌ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ⁃ａ ｒｅｖｉｅｗ． Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ

Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２００４， ３２６（１ ／ ３）： １５１⁃１８０．

［ ２ ］ 　 Ｌｉ Ｃ Ｓ， Ｈｓｕ Ｌ Ｙ． Ａｉｒｂｏｒｎｅ ｆｕｎｇｕｓ ａｌｌｅｒｇｅｎ ｉｎ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｒｅｓｉｄｅｎｔｉａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｉｎ ａｔｏｐｉｃ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｌ ｃｈｉｌｄｒｅｎ ｉｎ ａ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｒｅｇｉｏｎ．

Ａｒｃｈｉｖｅｓ ｏｆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｈｅａｌｔｈ： Ａｎ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ， １９９７， ５２（１）： ７２⁃７９．

［ ３ ］ 　 Ｋａｌｏｇｅｒａｋｉｓ Ｎ， Ｐａｓｃｈａｌｉ Ｄ， Ｌｅｋａｄｉｔｉｓ Ｖ， Ｐａｎｔｉｄｏｕ Ａ， Ｅｌｅｆｔｈｅｒｉａｄｉｓ Ｋ， Ｌａｚａｒｉｄｉｓ Ｍ． Ｉｎｄｏｏｒ ａｉｒ ｑｕａｌｉｔｙ： ｂｉｏａｅｒｏｓｏｌ ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｓ ｉｎ ｄｏｍｅｓｔｉｃ ａｎｄ

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

ｏｆｆｉｃｅ ｐｒｅｍｉｓｅｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｅｒｏｓｏｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２００５， ３６（５ ／ ６）： ７５１⁃７６１．
［ ４ ］ 　 Ｂｒｅｎｔ Ｃ Ｃｈｒｉｓｔｎｅｒ， Ｃｉｎｄｙ Ｅ Ｍｏｒｒｉｓ， Ｃｈｒｉｓｔｉｎｅ Ｍ Ｆｏｒｅｍａｎ， Ｃａｉ Ｒ Ｍ， Ｄａｖｉｄ Ｃ Ｓａｎｄｓ． Ｕｂｉｑｕｉｔｙ ｏｆ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｃｅ ｎｕｃｌｅａｔｏｒｓ ｉｎ ｓｎｏｗｆａｌｌ． Ｓｃｉｅｎｃｅ，

２００８， ３１９（５８６７）： １２１４⁃１２１４．
［ ５ ］ 　 Ｂｒｅｎｔ Ｃ Ｃｈｒｉｓｔｎｅｒ， Ｃａｉ Ｒ Ｍ， Ｃｉｎｄｙ Ｅ Ｍｏｒｒｉｓ， Ｋｅｖｉｎ Ｓ ＭｃＣａｒｔｅｒ， Ｃｈｒｉｓｔｉｎｅ Ｍ Ｆｏｒｅｍａｎ， Ｍａｒｋ Ｌ Ｓｋｉｄｍｏｒｅ， Ｓｃｏｔｔ Ｎ Ｍｏｎｔｒｏｓｓ， Ｄａｖｉｄ Ｃ Ｓａｎｄｓｇ．

Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ， ｓｅａｓｏｎａｌ， ａｎｄ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｎ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｃｅ ｎｕｃｌｅａｔｏｒｓ ｉｎ ｒａｉｎ ａｎｄ ｓｎｏｗ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ
ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ， ２００８， １０５（４８）： １８８５４⁃１８８５９．

［ ６ ］ 　 Ａｍａｎｎ ＲＩ， Ｌｕｄｗｉｇ Ｗ， Ｓｃｈｌｅｉｆｅｒ ＫＨ． Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｎ ｓｉｔｕ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｅｌｌｓ ｗｉｔｈｏｕｔ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ．
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｒｅｖｉｅｗｓ， １９９５， ５９（１）： １４３⁃１６９．

［ ７ ］ 　 Ｆａｎｇ Ｚ Ｇ， Ｏｕｙａｎｇ Ｚ Ｙ， Ｈｕ Ｌ Ｆ， Ｗａｎｇ Ｘ Ｋ， Ｚｈｅｎｇ Ｈ， Ｌｉｎ Ｘ Ｑ． Ｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｏｕｔｄｏｏｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ ｉｎ Ｂｅｉｊｉｎｇ， Ｃｈｉｎａ． Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ
ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２００５， ３５０： ４７⁃５８．

［ ８ ］ 　 Ｆａｎｇ Ｚ Ｇ， Ｏｕｙａｎｇ Ｚ Ｙ， Ｚｈｅｎｇ Ｈ， Ｗａｎｇ Ｘ Ｋ， Ｈｕ Ｌ Ｆ． Ｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｏｕｔｄｏｏｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ ｉｎ Ｂｅｉｊｉｎｇ， Ｃｈｉｎａ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ，
２００７， ５４（３）： ４８７⁃４９６．

［ ９ ］ 　 郑华， 欧阳志云， 方治国， 赵同谦． ＢＩＯＬＯＧ 在土壤微生物群落功能多样性研究中的应用． 土壤学报， ２００４， ４１（３）： ４５６⁃４６１．
［１０］ 　 Ｊｕｌｉｅｔ Ｐｒｅｓｔｏｎ⁃Ｍａｆｈａｍ， Ｌｙｎｎｅ Ｂｏｄｄｙ， Ｐｅｔｅｒ Ｆ Ｒａｎｄｅｒｓｏｎ． Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｕｓｉｎｇ ｓｏｌｅ⁃ｃａｒｂｏｎ⁃ｓｏｕｒｃｅ ｕｔｉｌｉｓａｔｉｏｎ

ｐｒｏｆｉｌｅｓ⁃ａ ｃｒｉｔｉｑｕｅ． ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２００２， ４２（１）： １⁃１４．
［１１］ 　 车玉伶， 王慧， 胡洪营， 梁威， 郭玉凤． 微生物群落结构和多样性解析技术研究进展． 生态环境， ２００５， １４（１）： １２７⁃１３３．
［１２］ 　 Ｈｉｌｌ Ｇ Ｔ， Ｍｉｔｋｏｗｓｋｉ Ｎ Ａ， Ａｌｄｒｉｃｈ⁃Ｗｏｌｆｅ Ｌ， Ｅｍｅｌｅ Ｌ Ｒ， Ｊｕｒｋｏｎｉｅ Ｄ Ｄ， Ｆｉｃｋｅ Ａ， Ｍａｌｄｏｎａｄｏ⁃Ｒａｍｉｒｅｚ Ｓ， Ｌｙｎｃｈ Ｓ Ｔ， Ｎｅｌｓｏｎ Ｅ Ｂ． Ｍｅｔｈｏｄｓ ｆｏｒ

ａｓｓｅｓｓｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０００， １５（１）： ２５⁃３６．
［１３］ 　 Ｆａｂｉａｎ Ｍ Ｐ， Ｒｅｐｏｎｅｎ Ｔ， Ｍｉｌｌｅｒ Ｓ Ｌ， Ｈｅｒｎａｎｄｅｚ Ｍ Ｔ． Ｔｏｔａｌ ａｎｄ ｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｉｎ Ａｒｉｄ ｒｅｇｉｏｎ ｆｌｏｏｄ⁃ｄａｍａｇｅｄ ｒｅｓｉｄｅｎｃｅｓ．

Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｅｒｏｓｏｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０００， ３１： ３５⁃３６．
［１４］ 　 Ｊｕｌｉａｎｎｅ Ｌｉｎｄｅｍａｎｎ， Ｈｅｌｅｎ Ａ Ｃｏｎｓｔａｎｔｉｎｉｄｏｕ， Ｗｉｌｌｉａｍ Ｒ Ｂａｒｃｈｅｔ， Ｃｈｒｉｓｔｅｎ Ｄ Ｕｐｐｅｒ． Ｐｌａｎｔｓ ａｓ ｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａ， ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｉｃｅ

ｎｕｃｌｅａｔｉｏｎ⁃ａｃｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９８２， ４４（５）： １０５９⁃１０６３．
［１５］ 　 Ｌｉｎｄｅｒｍａｎｎ Ｊ， Ｕｐｐｅｒ Ｃ Ｄ． Ａｅｒｉａｌ ｄｉｓｐｅｒｓａｌ ｏｆ ｅｐｉｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｖｅｒ ｂｅａｎ ｐｌａｎｔｓ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９８５， ５０（ ５）：

１２２９⁃１２３２．
［１６］ 　 Ｂｒｕｃｅ Ｌｉｇｈｔｈａｒｔ． Ｓｕｒｖｉｖａｌ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ａ ｈｉｇｈ ｕｒｂａｎ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｍｏｎｏｘｉｄｅ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９７３， ２５

（１）： ８６⁃９１．
［１７］ 　 Ｂｒｕｃｅ Ｌｉｇｈｔｈａｒｔ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｅｒｏｓｏｌｓ： ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｍｂｉｎｅ ｈａｒｖｅｓｔｉｎｇ ｔｏ ａｎ ａｉｒｓｈｅｄ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９８４， ４７

（２）： ４３０⁃４３２．
［１８］ 　 Ｌｉｇｈｔａｒｔ Ｂ， Ｋｉｎ Ｊ． Ｓｉｍｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｒｏｐｌｅｔ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９８９， ５５（９）： ２３４９⁃２３５５．
［１９］ 　 Ｂｒｕｃｅ Ｌｉｇｈｔｈａｒｔ， Ｂｒｅｎｄａ Ｔ Ｓｈａｆｆｅｒ， Ｂａｌｋｕｍａｒ Ｍａｒｔｈｉ， Ｌｉｓａ Ｍ Ｇａｎｉｏ． Ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｗｉｎｄ⁃ｇｕｓｔ ｌｉｂｅｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏａｅｒｏｓｏｌ ｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙ ｄｅｐｏｓｉｔｅｄ ｏｎ

ｐｌａｎｔｓ． Ａｅｒｏｂｉｏｌｏｇｉａ， １９９３， ９（２ ／ ３）： １８９⁃１９６．
［２０］ 　 Ｌｉｇｈｔｈａｒｔ Ｂ， Ｓｈａｆｆｅｒ Ｂ Ｔ． Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｌｕｘ ｆｒｏｍ ｃｈａｐａｒｒａｌ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ａｔｍｏｓｐｈｅｒｅ ｉｎ ｍｉｄ⁃ｓｕｍｍｅｒ ａｔ ａ ｈｉｇｈ ｄｅｓｅｒｔ ｌｏｃａｔｉｏｎ． Ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，

１９９４， ２８（７）： １２６７⁃１２７４．
［２１］ 　 Ｌｉｇｈｔａｒｔ Ｂ， Ｓｈａｆｆｅｒ Ｂ Ｔ． Ａｉｒｂｏｒｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ ｓｕｒｆａｃｅ ｌａｙｅｒ： Ｔｅｍｐｏｒａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｂｏｖｅ ａ ｇｒａｓｓ ｓｅｅｄ ｆｉｅｌｄ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ

Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９９５， ６１（４）： １４９２⁃１４９６．
［２２］ 　 Ｂｒｕｃｅ Ｌｉｇｈｔｈａｒｔ， Ｂｒｅｎｄａ Ｔ Ｓｈａｆｆｅｒ． Ｖｉａｂｌｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｅｒｏｓｏｌ ｐａｒｔｉｃｌｅ ｓｉｚｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｍｉｄｓｕｍｍｅｒ ａｔｍｏｓｐｈｅｒｅ ａｔ ａｎ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ

ｈｉｇｈ ｄｅｓｅｒｔ ｃｈａｐａｒｒａｌ． Ａｅｒｏｂｉｏｌｏｇｉａ， １９９５， １１（１）： １９⁃２５．
［２３］ 　 Ｓｈａｆｆｅｒ Ｂ Ｔ， Ｌｉｇｈｔｈａｒｔ Ｂ． Ｓｕｒｖｅｙ ｏｆ ｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｆｏｕｒ ｄｉｖｅｒｓｅ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｏｒｅｇｏｎ： ｕｒｂａｎ， ｒｕｒａｌ， ｆｏｒｅｓｔ， ａｎｄ ｃｏａｓｔａｌ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

Ｅｃｏｌｏｇｙ， １９９７， ３４（３）： １６７⁃１７７．
［２４］ 　 Ｂｒｉａｎ Ｇ Ｓｈｅｌｔｏｎ， Ｋｉｍｂｅｒｌｙ Ｈ Ｋｉｒｋｌａｎｄ， Ｗ Ｄａｎａ Ｆｌａｎｄｅｒｓ， Ｇｅｏｒｇｅ Ｋ Ｍｏｒｒｉｓ． Ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｂｕｉｌｄｉｎｇｓ ａｎｄ ｏｕｔｄｏｏｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ

Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００２， ６８（４）： １７４３⁃１７５３．
［２５］ 　 Ｈｕ Ｑ Ｘ， Ｃａｉ Ｚ Ｌ， Ｌｕ Ｚ Ｘ． Ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙ ａｐｐｒｏａｃｈ ｏｎ ｔｈｅ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ ｉｎｄｏｏｒ ａｎｄ ｏｕｔｄｏｏｒ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｆｕｎｇｉ ｐａｒｔｉｃｌｅｓ． Ｓｈａｎｇｈａｉ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，

１９９９， １８（１０）： ４５４⁃４５６．
［２６］ 　 胡庆轩， 车凤翔， 徐秀芝， 姜黎， 鹿建春， 刘敏霞． 微孔滤膜空气微生物采样器的研制． 卫生研究， １９９９， ２８ （４）： ２５５⁃２５６．
［２７］ 　 Ｆａｎｇ Ｚ Ｇ， Ｏｕｙａｎｇ Ｚ Ｙ， Ｚｈｅｎｇ Ｈ， Ｗａｎｇ Ｘ Ｋ． Ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｉｚｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｏｕｔｄｏｏｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ ｉｎ

Ｂｅｉｊｉｎｇ， Ｃｈｉｎａ． Ａｅｒｏｓｏｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２００８， ４２（５）： ３２５⁃３３４．
［２８］ 　 凌琪， 王晏平， 王莉， 舒莹， 陶勇， 鲍立宁． 合肥城区空气真菌浓度的时空分布特征． 生物多样性， ２００８， １６（２）： １７５⁃１８０．
［２９］ 　 凌琪， 王晏平， 陶勇， 王莉， 舒莹． 合肥市 ２００４～２００６ 年空气细菌污染状况调查． 中国公共卫生管理， ２００７， ２３（１）： ６７⁃６９．
［３０］ 　 Ｆａｎｇ Ｚ Ｇ， Ｇｏｎｇ Ｃ Ｊ， Ｏｕｙａｎｇ Ｚ Ｙ， Ｌｉｕ Ｐ， Ｓｕｎ Ｌ， Ｗａｎｇ Ｘ Ｙ． Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ａｎｄ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ

ｒｅｓｉｄｅｎｔｉａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ ｉｎ Ｂｅｉｊｉｎｇ， Ｃｈｉｎａ． Ａｅｒｏｓｏｌ ａｎｄ Ａｉｒ Ｑｕａｌｉｔｙ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０１４， １４（３）： ９４３⁃９５３．
［３１］ 　 方治国， 欧阳志云， 刘芃， 孙力， 王小勇． 城市居家环境空气真菌群落结构特征研究． 环境科学， ２０１３， ３４（５）： ２０３１⁃２０３７．
［３２］ 　 方治国， 孙平， 欧阳志云， 刘芃， 孙力， 王小勇． 北京市居家空气微生物粒径及分布特征研究． 环境科学， ２０１３， ３４（７）： ２５２６⁃２５３２．

７　 １４ 期 　 　 　 方治国　 等：空气微生物群落解析方法：从培养到非培养 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

［３３］　 方治国， 欧阳志云， 刘芃， 孙力， 王小勇． 北京市居家空气微生物污染特征． 环境科学学报， ２０１３， ３３（４）： １１６６⁃１１７２．
［３４］ 　 Ｊａｙ Ｌ Ｇａｒｌａｎｄ， Ａａｒｏｎ Ｌ Ｍｉｌｌｓ． Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｈｅｔｅｒｏｔｒｏｐｈｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｂａｓｉｓ ｏｆ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ⁃ｌｅｖｅｌ

ｓｏｌｅ⁃ｃａｒｂｏｎ⁃ｓｏｕｒｃｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９９１， ５７（８）： ２３５１⁃２３５９．
［３５］ 　 Ｋｒｉｓｔａ Ｌ Ｄｅ Ｆｅｄｅ， Ｄａｎｉｅｌ Ｇ Ｐａｎａｃｃｉｏｎｅ， Ａｌａｎ Ｊ Ｓｅｘｓｔｏｎｅ． Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｃｕｌｔｕｒｅｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｆｒｏｍ ｓｉｚｅ⁃ｆｒａｃｔｉｏｎａｔｅｄ ｓｏｉｌ

ｂａｃｔｅｒｉａ ｂｙ ＢＩＯＬＯＧ􀅹 ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ⁃ｌｅｖｅｌ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ａｎｄ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ １６ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅｓ Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２００１， ３３
（１１）： １５５５⁃１５６２．

［３６］ 　 Ｋｒｉｓｔａ Ｌ Ｄｅ Ｆｅｄｅ， Ａｌａｎ Ｊ Ｓｅｘｓｔｏｎｅ． Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｓｉｚｅ⁃ｆｒａｃｔｉｏｎａｔｅｄ ｓｏｉｌ⁃ｆｒａｃｔｉｏｎａｔｅｄ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ＢＩＯＬＯＧ􀅹 ｍｉｃｒｏｔｉｔｒｅ ｐｌａｔｅｓ． Ｓｏｉｌ
Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２００１， ３３（１１）： １５４７⁃１５５４．

［３７］ 　 Ｋａｉｓｅｒ Ｓ Ｋ， Ｇｕｃｋｅｒｔ Ｊ Ｂ， Ｇｌｅｄｈｉｌｌ Ｄ Ｗ． Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ａｃｔｉｖａｔｅｄ ｓｌｕｄｇｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｓｉｎｇ ｂｉｏｌｏｇＴＭ ｍｉｃｒｏｐｌａｔｅｓ． Ｗａｔｅｒ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ
Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， １９９８， ３７（４ ／ ５）： ５７⁃６３．

［３８］ 　 Ｈａａｃｋ Ｓ Ｋ， Ｇａｒｃｈｏｗ Ｈ， Ｋｌｕｇ Ｍ Ｊ， Ｆｏｒｎｅｙ Ｌ Ｊ． Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ａｃｃｕｒａｃｙ， ｒｅｐｒｏｄｕｃｉｂｉｌｉｔｙ， ａｎｄ ｉｎｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９９５， ６１（４）： １４５８⁃１４６８．

［３９］ 　 Ｃｈｒｉｓｔｉｎｅ Ａ Ｈａｃｋｅｔｔ， Ｂｒｙａｎ Ｓ Ｇｒｉｆｆｉｔｈｓ． Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｉｍｅ⁃ｃｏｕｒｓｅ ｏｆ ｂｉｏｌｏｇ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｍｅｔｈｏｄｓ，
１９９７， ３０（１）： ６３⁃６９．

［４０］ 　 凌琪， 包金梅， 李瑞， 陶勇， 鲍立宁， 毛钦焱． Ｂｉｏｌｏｇ⁃Ｅｃｏ 解析黄山风景区空气微生物碳代谢多样性特征． 应用基础与工程科学学报，
２０１２， ２０（１）： ５６⁃６３．

［４１］ 　 龚婵娟， 许晶， 方治国， 楼秀芹， 欧阳志云． 杭州市空气微生物群落碳代谢特征研究． 环境科学， ２０１４， ３５（２）： ７５３⁃７５８．
［４２］ 　 段魏魏， 娄恺， 曾军， 胡蓉， 史应武， 何清， 刘新春， 孙建， 晁群芳． 塔克拉玛干沙尘暴源区空气微生物群落的代谢特征． 环境科学，

２０１２， ３３（１）： ２６⁃３１．
［４３］ 　 Ａｌｅｋｓａｎｄｒａ Ｓｅｂａｓｔｉａｎ， Ｌｅｎｎａｒｔ Ｌａｒｓｓｏｎ． Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｉｎｄｏｏｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ： ａ ｃｈｅｍｉｃａｌ⁃ａｎａｌｙｔｉｃａｌ ａｐｐｒｏａｃｈ．

Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００３， ６９（６）： ３１０３⁃３１０９．
［４４］ 　 Ａｌｅｘ Ｋ Ｙ Ｌｅｅ， Ｃｈａｋ Ｋ Ｃｈａｎ， Ｆａｎｇ Ｍ， Ａｒｔｈｕｒ Ｐ Ｓ Ｌａｕ． Ｔｈｅ ３⁃ｈｙｄｒｏｘｙ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ａｓ ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ ｆｏｒ ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｎｄｏｔｏｘｉｎｓ

ａｎｄ Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ ａｅｒｏｓｏｌｓ ｉｎ Ｈｏｎｇ Ｋｏｎｇ． Ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２００４， ３８（３７）： ６３０７⁃６３１７．
［４５］ 　 Ａｒｔｈｕｒ Ｐ Ｓ Ｌａｕａ， Ａｌｅｘ Ｋ Ｙ Ｌｅｅ， Ｃｈａｋ Ｋ Ｃｈａｎ， Ｆａｎｇ Ｍ． Ｅｒｇｏｓｔｅｒｏｌ ａｓ ａ ｂｉｏｍａｒｋｅｒ ｆｏｒ ｔｈｅ ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｉｎ ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ

ａｅｒｏｓｏｌｓ． Ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２００６， ４０（２）： ２４９⁃２５９．
［４６］ 　 Ａｌｅｘ Ｋ Ｙ Ｌｅｅ， Ａｒｔｈｕｒ Ｐ Ｓ Ｌａｕ， Ｊｅｓｓｉｃａ Ｙ Ｗ Ｃｈｅｎｇ， Ｆａｎｇ Ｍ， Ｃｈａｋ Ｋ Ｃｈａｎ． Ｓｏｕｒｃｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｕｓｉｎｇ

ａ ｂｉｏｍａｒｋｅｒ ａｐｐｒｏａｃｈ． Ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２００７， ４１（１３）： ２８３１⁃２８４３．
［４７］ 　 Ｊｅｓｓｉｃａ Ｙ Ｗ Ｃｈｅｎｇ， Ａｒｈｕｒ Ｐ Ｓ Ｌａｕ， Ｆａｎｇ Ｍ． Ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅ ｔｈｒｏｕｇｈ ｆｉｅｌｄ ｅｒｇｏｓｔｅｒｏｌ ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔ Ｉ—

Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｅｒｇｏｓｔｅｒｏｌ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｃｏｍｍｏｎ ａｍｂｉｅｎｔ ｆｕｎｇａｌ ｓｐｏｒｅｓ ａｎｄ ｙｅａｓｔ ｃｅｌｌｓ． Ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２００８， ４２ （ ２２）：
５５２６⁃５５３３．

［４８］ 　 Ｊｅｓｓｉｃａ Ｙ Ｗ Ｃｈｅｎｇ， Ａｒｔｈｕｒ Ｐ Ｓ Ｌａｕ， Ｆａｎｇ Ｍ． Ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅ ｔｈｒｏｕｇｈ ｆｉｅｌｄ ｅｒｇｏｓｔｅｒｏｌ ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔ ＩＩ：
Ｅｓｔａｂｌｉｓｈｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ． Ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２００８， ４２（２２）： ５５３４⁃５５４１．

［４９］ 　 Ｈｅｉｄｉ Ｂａｕｅｒ， Ｍａｇｄａ Ｃｌａｅｙｓ， Ｒｅｉｎｈｉｌｄｅ Ｖｅｒｍｅｙｌｅｎ， Ｅｌｉｓａｂｅｔｈ Ｓｃｈｕｅｌｌｅｒ， Ｇｅｒｔ Ｗｅｉｎｋｅ， Ａｎｎａ Ｂｅｒｇｅｒ， Ｈａｎｓ Ｐｕｘｂａｕｍ． Ａｒａｂｉｔｏｌ ａｎｄ ｍａｎｎｉｔｏｌ ａｓ
ｔｒａｃｅｒｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｆｕｎｇａｌ ｓｐｏｒｅｓ． Ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２００８， ４２（３）： ５８８⁃５９３．

［５０］ 　 Ｊｉｌｌ Ａ Ｐｏｏｌｅ， Ｇｒｅｇｏｒｙ Ｐ Ｄｏｏｌｅｙ， Ｒｅｎａ Ｓａｉｔｏ， Ａｎｇｅｌａ Ｍ Ｂｕｒｒｅｌｌ， Ｋｒｉｓｔｉｎａ Ｌ Ｂａｉｌｅｙ， Ｄｅｂｒａ Ｊ Ｒｏｍｂｅｒｇｅｒ， Ｊｏｈｎ Ｍｅｈａｆｆｙ， Ｓｔｅｐｈｅｎ Ｊ Ｒｅｙｎｏｌｄｓ．
Ｍｕｒａｍｉｃａｃｉｄ， ｅｎｄｏｔｏｘｉｎ， ３⁃ｈｙｄｒｏｘｙ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ， ａｎｄ ｅｒｇｏｓｔｅｒｏｌ ｃｏｎｔｅｎｔ ｅｘｐｌａｉｎ ｍｏｎｏｃｙｔｅ ａｎｄ ｅｐｉｔｈｅｌｉａｌ ｃｅｌｌ ｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ
ｄｕｓｔｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｔｏｘｉｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ Ｈｅａｌｔｈ， ２０１０， ７３（１０）： ６８４⁃７００．

［５１］ 　 Ｐａｔｒｉｚｉａ Ｄｉ Ｆｉｌｉｐｐｏ， Ｄｏｎａｔｅｌｌａ Ｐｏｍａｔａ， Ｃａｒｍｅｌａ Ｒｉｃｃａｒｄｉ， Ｆｒａｎｃｅｓｃａ Ｂｕｉａｒｅｌｌｉ， Ｃｉｎｚｉａ Ｐｅｒｒｉｎｏ． Ｆｕｎｇａｌ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｔｏ ｓｉｚｅ⁃ｓｅｇｒｅｇａｔｅｄ ａｅｒｏｓｏｌ
ｍｅａｓｕｒｅｄ ｔｈｒｏｕｇｈ ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ． Ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２０１３， ６４： １３２⁃１４０．

［５２］ 　 Ｒａｍｏｎ Ｒｏｓｓｅｌｌó⁃Ｍｏｒａ， Ｒｕｄｏｌｆ Ａｍａｎｎ． Ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｎｃｅｐｔ ｆｏｒ ｐｒｏｋａｒｙｏｔｅｓ． ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅｖｉｅｗｓ， ２００１， ２５（１）： ３９⁃６７．
［５３］ 　 Ｊｏｒｄａｎ Ｐｅｃｃｉａ， Ｍａｒｋ Ｈｅｒｎａｎｄｅｚ． Ｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｉｎｇ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ⁃ｂａｓｅｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ， ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ， ａｎｄ ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ

ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎｔｏ ａｅｒｏｓｏｌ ｓｃｉｅｎｃｅ： ａ ｒｅｖｉｅｗ． Ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２００６， ４０（２１）： ３９４１⁃３９６１．
［５４］ 　 Ｆｅｒｒｉｓ Ｍ Ｊ， Ｍｕｙｚｅｒ Ｇ， Ｗａｒｄ Ｄ Ｍ． Ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆ １６Ｓ ｒＲＮＡ⁃ｄｅｆｉｎｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎｈａｂｉｔｉｎｇ ａ ｈｏｔ ｓｐｒｉｎｇ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｍａｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９９６， ６２（２）： ３４０⁃３４６．
［５５］ 　 Ｆｒｏｍｉｎ Ｎ， Ｈａｍｅｌｉｎ Ｊ， Ｔａｒｎａｗｓｋｉ Ｓ， Ｒｏｅｓｔｉ Ｄ， Ｊｏｕｒｄａｉｎ⁃Ｍｉｓｅｒｅｚ Ｋ， Ｆｏｒｅｓｔｉｅｒ Ｎ， Ｔｅｙｓｓｉｅｒ⁃Ｃｕｖｅｌｌｅ Ｓ， Ｇｉｌｌｅｔ Ｆ， Ａｒａｇｎｏ Ｍ， Ｒｏｓｓｉ Ｐ． Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ

ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ （ＤＧＥ） ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００２， ４（１１）： ６３４⁃６４３．
［５６］ 　 王洪媛， 管华诗， 江晓路． 微生物生态学中分子生物学方法及 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 技术研究． 中国生物工程杂志， ２００４， ２４（８）： ４２⁃４７．
［５７］ 　 胡稳奇， 张志光． 核酸杂交技术在环境微生物检测中的应用． 微生物学通报， １９９５， ２２（６）： ３７１⁃３７４．
［５８］ 　 Ｈｅｙ Ｒｅｏｕｎ Ａｎ， Ｇｅｄｉｍｉｎａｓ Ｍａｉｎｅｌｉｓ， Ｌｏｒｉ Ｗｈｉｔｅ． Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｃａｌｉｂｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ＰＣＲ ｆｏｒ ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ａｉｒ

ｓａｍｐｌｅｓ． Ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２００６， ４０（４０）： ７９２４⁃７９３９．
［５９］ 　 王曙光， 林先贵， 刁晓君． 环境微生物研究方法与应用． 北京： 化学工业出版社， ２００８： ７７⁃８０．
［６０］ 　 Ｑｉｎ Ｊ Ｊ， Ｌｉ Ｙ Ｒ， Ｃａｉ Ｚ Ｍ， Ｌｉ Ｓ Ｈ， Ｚｈｕ Ｊ Ｆ， Ｚｈａｎｇ Ｆ， Ｌｉａｎｇ Ｓ Ｓ， Ｚｈａｎｇ Ｗ Ｗ， Ｇｕａｎ Ｙ Ｌ， Ｓｈｅｎ Ｄ Ｑ， Ｐｅｎｇ Ｙ Ｑ， Ｚｈａｎｇ Ｄ Ｙ， Ｊｉｅ Ｚ Ｙ， Ｗｕ Ｗ

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

Ｘ， Ｑｉｎ Ｙ Ｗ， Ｘｕｅ Ｗ Ｂ， Ｌｉ Ｊ Ｈ， Ｈａｎ Ｌ Ｃ， Ｌｕ Ｄ Ｈ， Ｗｕ Ｐ Ｘ， Ｄａｉ Ｙ Ｌ， Ｓｕｎ Ｘ Ｊ， Ｌｉ Ｚ Ｓ， Ｔａｎｇ Ａ Ｆ， Ｚｈｏｎｇ Ｓ Ｌ， Ｌｉ Ｘ Ｐ， Ｃｈｅｎ Ｗ Ｎ， Ｘｕ Ｒ，
Ｗａｎｇ Ｍ Ｂ， Ｆｅｎｇ Ｑ， Ｇｏｎｇ Ｍ Ｈ， Ｙｕ Ｊ， Ｚｈａｎｇ Ｙ Ｙ， Ｚｈａｎｇ Ｍ， Ｔｏｒｂｅｎ Ｈａｎｓｅｎ， Ｇａｓｔｏｎ Ｓａｎｃｈｅｚ， Ｊｅｒｏｅｎ Ｒａｅｓ， Ｇｗｅｎ Ｆａｌｏｎｙ， Ｓｈｕｊｉｒｏ Ｏｋｕｄａ，
Ｍａｔｈｉｅｕ Ａｌｍｅｉｄａ， Ｅｍｍａｎｕｅｌｌｅ ＬｅＣｈａｔｅｌｉｅｒ， Ｐｉｅｒｒｅ Ｒｅｎａｕｌｔ， Ｎｉｃｏｌａｓ Ｐｏｎｓ， Ｊｅａｎ⁃Ｍｉｃｈｅｌ Ｍ Ｂａｔｔｏ， Ｚｈａｎｇ Ｚ Ｘ， Ｃｈｅｎ Ｈ， Ｙａｎｇ Ｒ Ｆ， Ｚｈｅｎｇ Ｗ Ｍ，
Ｌｉ Ｓ Ｇ， Ｙａｎｇ Ｈ Ｍ， Ｗａｎｇ Ｊ， Ｓ Ｄｕｓｋｏ Ｅｈｒｌｉｃｈ， Ｒａｓｍｕｓ Ｎｉｅｌｓｅｎ， Ｏｌｕｆ Ｐｅｄｅｒｓｅｎ， Ｋａｒｓｔｅｎ Ｋｒｉｓｔｉａｎｓｅｎ， Ｗａｎｇ Ｊ． Ａ ｍｅｔａｇｅｎｏｍｅ⁃ｗｉｄｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ
ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｉｎ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ． Ｎａｔｕｒｅ， ２０１２， ４９０（７４１８）： ５５⁃６０．

［６１］ 　 Ｗｉｌｌｙ Ｖａｌｄｉｖｉａ⁃Ｇｒａｎｄａ． Ｔｈｅ ｎｅｘｔ ｍｅｔａ⁃ｃｈａｌｌｅｎｇｅ ｆｏｒ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ， ２００８， ２（８）： ３５８⁃３６２．
［６２］ 　 Ｓｈａｌｏｎ Ｄ， Ｓｍｉｔｈ Ｓ Ｊ， Ｂｒｏｗｎ Ｐ Ｏ． Ａ ＤＮＡ ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ ｓｙｓｔｅｍ ｆｏｒ ａｎａｌｙｚｉｎｇ ｃｏｍｐｌｅｘ ＤＮＡ ｓａｍｐｌｅｓ ｕｓｉｎｇ ｔｗｏ⁃ｃｏｌｏｒ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ ｐｒｏｂｅ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ．

Ｇｅｎｏｍｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， １９９６， ６（４）： ６３９⁃６４５．
［６３］ 　 Ｚｈｏｕ Ｊ Ｚ， Ｄｏｒｏｔｈｅａ Ｋ Ｔｈｏｍｐｓｏｎ． Ｃｈａｌｌｅｎｇｅｓ ｉｎ ａｐｐｌｙｉｎｇ ｍｉｃｒｏａｒｒａｙｓ ｔｏ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｓｔｕｄｉｅｓ． Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｏｐｉｎｉｏｎ ｉｎ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２００２， １３（３）：

２０４⁃２０７．
［６４］ 　 Ｆｉｓｃｈｅｒ Ｓ Ｇ， Ｌｅｒｍａｎ Ｌ Ｓ． ＤＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｄｉｆｆｅｒｉｎｇ ｂｙ ｓｉｎｇｌｅ ｂａｓｅ⁃ｐａｉｒ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ ａｒｅ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ｉｎ ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｇｅｌｓ： ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ｗｉｔｈ

ｍｅｌｔｉｎｇ ｔｈｅｏｒｙ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ， １９８３， ８０（６）： １５７９⁃１５８３．
［６５］ 　 Ｍｕｙｚｅｒ Ｇ， ｄｅ Ｗａａｌ Ｅ Ｃ， Ｕｉｔｔｅｒｌｉｎｄｅｎ Ａ Ｇ． Ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ｏｆ ｃｏｍｐｌｅｘ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｂｙ ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ⁃ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｇｅｎｅｓ ｃｏｄｉｎｇ ｆｏｒ １６Ｓ ｒＲＮＡ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９９３， ５９（３）： ６９５⁃７００．
［６６］ 　 Ｇｅｒａｒｄ Ｍｕｙｚｅｒ． ＤＧＧＥ ／ ＴＧＧＥ ａ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｉｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ ｎａｔｕｒａｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ． Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｏｐｉｎｉｏｎ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９９９， ２（３）： ３１７⁃３２２．
［６７］ 　 Ｓｍａｌｌａ Ｋ， Ｗｉｅｌａｎｄ Ｇ， Ｂｕｃｈｎｅｒ Ａ， Ｚｏｃｋ Ａ， Ｐａｒｚｙ Ｊ， Ｋａｉｓｅｒ Ｓ， Ｒｏｓｋｏｔ Ｎ， Ｈｅｕｅｒ Ｈ， Ｂｅｒｇ Ｇ． Ｂｕｌｋ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

ｓｔｕｄｉｅｄ ｂｙ ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ： ｐｌａｎｔ⁃ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎｄ ｓｅａｓｏｎａｌ ｓｈｉｆｔｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００１， ６７（１０）： ４７４２⁃４７５１．

［６８］ 　 Ｗｅｎ⁃Ｔｓｏ Ｌｉｕａ， Ｏｎ⁃Ｃｈｉｍ Ｃｈａｎ， Ｈｅｒｂｅｒｔ Ｈ Ｐ Ｆａｎｇ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｄｕｒｉｎｇ ｓｔａｒｔ⁃ｕｐ ｏｆ ａｃｉｄｏｇｅｎｉｃ ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｒｅａｃｔｏｒｓ． Ｗａｔｅｒ
Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２００２， ３６（１３）： ３２０３⁃３２１０．

［６９］ 　 Ａｎｄｒｅａｓ Ｔｅｓｋｅ， Ｗａｗｅｒ Ｃ， Ｍｕｙｚｅｒ Ｇ， Ｒａｍｓｉｎｇ Ｎ Ｂ． Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｕｌｆａｔｅ⁃ｒｅｄｕｃｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ａ ｓｔｒａｔｉｆｉｅｄ ｆｊｏｒｄ （Ｍａｒｉａｇｅｒ Ｆｊｏｒｄ， Ｄｅｎｍａｒｋ） ａｓ
ｅｖａｌｕａｔｅｄ ｂｙ ｍｏｓｔ⁃ｐｒｏｂａｂｌｅ⁃ｎｕｍｂｅｒ ｃｏｕｎｔｓ ａｎｄ ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｏｆ ＰＣＲ⁃ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＤＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９９６， ６２（４）： １４０５⁃１４１５．

［７０］ 　 Ｂｅｎｊａｍｉｎ Ｎｅｈｍｅ， Ｖａｌéｒｉｅ Ｌéｔｏｕｒｎｅａｕ， Ｒｏｂｅｒｔ Ｊ Ｆｏｒｓｔｅｒ， Ｍａｒｃ Ｖｅｉｌｌｅｔｔｅ， Ｃａｒｏｌｉｎｅ Ｄｕｃｈａｉｎｅ． Ｃｕｌｔｕｒｅ⁃ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ａｐｐｒｏａｃｈ ｏｆ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｂｉｏａｅｒｏｓｏｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄ ｓｗｉｎｅ ｃｏｎｆｉｎｅｍｅｎｔ ｂｕｉｌｄｉｎｇｓ， ａｎｄ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅａｓｏｎａｌ ｅｆｆｅｃｔ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００８， １０（３）：
６６５⁃６７５．

［７１］ 　 Ｂｅｎｊａｍｉｎ Ｎｅｈｍé， Ｙａｎ Ｇｉｌｂｅｒｔ， Ｖａｌéｒｉｅ Ｌéｔｏｕｒｎｅａｕ， Ｒｏｂｅｒｔ Ｊ Ｆｏｒｓｔｅｒ， Ｍａｒｃ Ｖｅｉｌｌｅｔｔｅ， Ｒｉｃｈａｒｄ Ｖｉｌｌｅｍｕｒ， Ｃａｒｏｌｉｎｅ Ｄｕｃｈａｉｎｅ． Ｃｕｌｔｕｒｅ⁃ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａｒｃｈａｅａｌ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｓｗｉｎｅ ｃｏｎｆｉｎｅｍｅｎｔ ｂｕｉｌｄｉｎｇ ｂｉｏａｅｒｏｓｏｌｓ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００９， ７５ （ １７）：
５４４５⁃５４５０．

［７２］ 　 Ｌｉ Ｋ Ｊ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｏｆ ｆｏｕｒ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓａｍｐｌｅｒｓ． Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２０１１， ４０９
（２４）： ５４３９⁃５４９８．

［７３］ 　 Ａｎｎａ Ｈｅｒｖàｓ， Ｌｌｕíｓ Ｃａｍａｒｅｒｏ， Ｉｓａｂｅｌ Ｒｅｃｈｅ， Ｅｍｉｌｉｏ Ｏ Ｃａｓａｍａｙｏｒ． Ｖｉａｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｆｏｒ ｉｍｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｆｒｏｍ Ａｆｒｉｃａ ｔｈａｔ
ｒｅａｃｈ ｈｉｇｈ ｍｏｕｎｔａｉｎ ｌａｋｅｓ ｉｎ Ｅｕｒｏｐｅ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００９， １１（６）： １６１２⁃１６２３．

［７４］ 　 Ｐａｓｃａｌｅ Ｂｌａｉｓ Ｌｅｃｏｕｒｓ， Ｍａｒｃ Ｖｅｉｌｌｅｔｔｅ， Ｄａｖｉｄ Ｍａｒｓｏｌａｉｓ， Ｃａｒｏｌｉｎｅ Ｄｕｃｈａｉｎｅ． Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｉｏａｅｒｏｓｏｌｓ ｆｒｏｍ ｄａｉｒｙ ｂａｒｎｓ： ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇ ｔｈｅ
ｐｕｚｚｌｅ ｏｆ ｏｃｃｕｐａｔｉｏｎａｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｄｉｓｅａｓｅｓ ｂｙ ｕｓｉｎｇ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ａｐｐｒｏａｃｈｅｓ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１２， ７８（９）： ３２４２⁃３２４８．

［７５］ 　 Ｌｉｕ Ｗ Ｔ， Ｍａｒｓｈ Ｔ Ｌ， Ｃｈｅｎｇ Ｈ， Ｆｏｒｎｅｙ Ｌ Ｊ． Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｂｙ ｄｅｔｅｒｍｉｎｉｎｇ ｔｅｒｍｉｎａｌ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｅｎｃｏｄｉｎｇ １６Ｓ ｒＲＮＡ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９９７， ６３（１１）： ４５１６⁃４５２２．

［７６］ 　 Ｔｅｒｅｎｃｅ Ｌ Ｍａｒｓｈ． Ｔｅｒｍｉｎａｌ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ （Ｔ⁃ＲＦＬＰ）： Ａｎ ｅｍｅｒｇｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｉｎｇ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ． Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｏｐｉｎｉｏｎ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９９９， ２（３）： ３２３⁃３２７．

［７７］ 　 Ｃｈｒｉｓｔｏｐｈｅｒ Ｌ Ｋｉｔｔｓ． Ｔｅｒｍｉｎａｌ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｐａｔｔｅｒｎｓ： ａ ｔｏｏｌ ｆｏｒ ｃｏｍｐａｒｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ａｓｓｅｓｓｉｎｇ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｙｎａｍｉｃｓ． Ｃｕｒｒｅｎｔ
Ｉｓｓｕｅｓ ｉｎ Ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００１， ２（１）： １７⁃２５．

［７８］ 　 Ｓｅｕｎｇ⁃Ｈｏｏｎ Ｌｅｅ， Ｈｙｏ⁃Ｊｅｏｎｇ Ｌｅｅ， Ｓｅ⁃Ｊｉｎ Ｋｉｍ， Ｈｙｕｎｇ Ｍｉｎ Ｌｅｅ， Ｈｏｊｅｏｎｇ Ｋａｎｇ， Ｙｏｎｇ Ｐｙｏ Ｋｉｍ． Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｉｎ ａｎ ｕｒｂａｎ ａｒｅａ ｂｙ Ｔ⁃ＲＦＬＰ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ＰＣＲ． Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２０１０， ４０８（６）：
１３４９⁃１３５７．

［７９］ 　 Ａｎｔｈｏｎｙ Ｃ Ｗｏｏ， Ｍａｎｒｅｅｔｐａｌ Ｓ Ｂｒａｒ， Ｙｕｋｉ Ｃｈａｎ， Ｍａｇｇｉｅ Ｃ Ｙ Ｌａｕ， Ｆｒｅｄｅｒｉｃｋ Ｃ Ｃ Ｌｅｕｎｇ， Ｊａｍｅｓ Ａ Ｓｃｏｔｔ， Ｌｉｌｉａｎ Ｌ Ｐ Ｖｒｉｊｍｏｅｄ， Ｐｅｙｍａｎ Ｚａｗａｒ⁃
Ｒｅｚａ， Ｓｔｅｐｈｅｎ Ｂ Ｐｏｉｎｔｉｎｇ． Ｔｅｍｐｏｒａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌｌｙ⁃ｄｅｒｉｖｅｄ ａｌｌｅｒｇｅｎｓ ｉｎ ａ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｕｒｂａｎ ｌａｎｄｓｃａｐｅ．
Ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２０１３， ７４： ２９１⁃３００．

［８０］ 　 Ｐｉｅｒｒｅ⁃Ａｌａｉｎ Ｍａｒｏｎ， Ｄａｖｉｄ Ｐ Ｈ Ｌｅｊｏｎ， Ｅｓｍｅｒａｌｄａ Ｃａｒｖａｌｈｏ， Ｋａｒｉｎｅ Ｂｉｚｅｔ， Ｐｈｉｌｉｐｐｅ Ｌｅｍａｎｃｅａｕ， Ｌｉｏｎｅｌ Ｒａｎｊａｒｄ， Ｃｈｒｉｓｔｏｐｈｅ Ｍｏｕｇｅｌａ． Ａｓｓｅｓｓｉｎｇ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂｙ ＤＮＡ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ ａｎｄ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｃｌｏｎｅ ｌｉｂｒａｒｙ． Ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，
２００５， ３９（２０）： ３６８７⁃３６９５．

［８１］ 　 Ｅｗａ Ｋｏｒｚｅｎｉｅｗｓｋａ， Ｍｏｎｉｋａ Ｈａｒｎｉｓｚ． Ｃｕｌｔｕｒｅ⁃ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ａｎｄ ｃｕｌｔｕｒｅ⁃ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｍｅｔｈｏｄｓ ｉｎ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｍｉｓｓｉｏｎ ｏｆ Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ ｆｒｏｍ
ｓｅｗａｇｅ ｔｏ ｔｈｅ ａｉｒ ａｎｄ ｓｕｒｆａｃｅ ｗａｔｅｒ． Ｗａｔｅｒ， Ａｉｒ， ＆ Ｓｏｉｌ Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ， ２０１２， ２２３（７）： ４０３９⁃４０４６．

９　 １４ 期 　 　 　 方治国　 等：空气微生物群落解析方法：从培养到非培养 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

［８２］ 　 Ｗｅｅｒａｓｅｋａｒａ Ｍ Ｌ Ｍ Ａ Ｗ， Ｎｏｒｉｋｏ Ｒｙｕｄａ， Ｈｉｒｏｓｈｉ Ｍｉｙａｍｏｔｏ， Ｔｏｒｕ Ｏｋｕｍｕｒａ， Ｄａｉｓｕｋｅ Ｕｅｎｏ， Ｋｏｉｃｈｉ Ｉｎｏｕｅ， Ｔａｋａｓｈｉ Ｓｏｍｅｙａ． Ｄｏｕｂｌｅ⁃ｃｏｌｏｒ
ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｉｎ ｓｉｔｕ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ （ ＦＩＳＨ） ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｎｔｈｒａｃｉｓ ｓｐｏｒｅｓ ｉｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｉｔｈ ａ ｎｏｖｅｌ ｐｅｒｍｅａｂｉｌｉｚａｔｉｏｎ
ｐｒｏｔｏｃｏｌ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｍｅｔｈｏｄｓ， ２０１３， ９３（３）： １７７⁃１８４．

［８３］ 　 Ｌａｎｇｅ Ｊ Ｌ， Ｔｈｏｒｎｅ Ｐ Ｓ， Ｌｙｎｃｈ Ｎ． Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｌｏｗ ｃｙｔｏｍｅｔｒｙ ａｎｄ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ ｉｎ ｓｉｔｕ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ ｆｏｒ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｅｘｐｏｓｕｒｅｓ ｔｏ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａ．
Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９９７， ６３（４）： １５５７⁃１５６３．

［８４］ 　 Ｈｕｎｇ Ｗ Ｔ． Ｓｕ Ｓ Ｌ， Ｓｈｉｕ Ｌ Ｙ， Ｃｈａｎｇ Ｔ Ｃ． Ｒａｐｉｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａｌｌｅｒｇｅｎｉｃ ａｎｄ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｍｏｌｄｓ ｉｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ａｉｒ ｂｙ ａｎ ｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ａｒｒａｙ．
ＢＭＣ Ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ Ｄｉｓｅａｓｅｓ， ２０１１， １１（１）： ９１⁃９１．

［８５］ 　 Ａｎｊａ Ｋｒｉｓｔｉａｎｓｅｎ， Ａａｒｏｎ Ｍ Ｓａｕｎｄｅｒｓ， Ａｖｉａｊａ Ａ Ｈａｎｓｅｎ， Ｐｅｒ Ｈ Ｎｉｅｌｓｅｎ， Ｊｅｐｐｅ Ｌ Ｎｉｅｌｓｅｎ． Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ａｅｒｏｓｏｌｓ ｏｆ ａ
ｐｉｇ ｃｏｎｆｉｎｅｍｅｎｔ ｂｕｉｌｄｉｎｇ． ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１２， ８０（２）： ３９０⁃４０１．

［８６］ 　 Ｙｏｎｇｊｕ Ｈｅｏ， Ｊｉｙｅｏｎ Ｐａｒｋ， Ｓｕｎｇ⁃ｉｌ Ｌｉｍ， Ｈｏｒ⁃ｇｉｌ Ｈｕｒ， Ｄａｅｓｕｎｇ Ｋｉｍ， Ｋｉｈｏｎｇ Ｐａｒｋ． Ｓｉｚｅ⁃ｒｅｓｏｌｖｅｄ ｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｓａｍｐｌｅｄ ｉｎ ｒｉｃｅ ｆｉｅｌｄ，
ｓａｎｉｔａｒｙ ｌａｎｄｆｉｌｌ， ａｎｄ ｗａｓｔｅ ｉｎｃｉｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ， ２０１０， １２（８）： １６１９⁃１６２４．

［８７］ 　 Ｙｕａｎ Ｗ， Ｃｈａｉ Ｔ Ｊ， Ｍｉａｏ Ｚ Ｍ． ＥＲＩＣ⁃ＰＣＲ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｐｒｅａｄ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ ｉｎ ｐｉｇ ｈｏｕｓｅｓ． Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，
２０１０， ４０８（６）： １４４６⁃１４５０．

［８８］ 　 Ｓｏｕ⁃ｉｃｈｉ Ｍａｋｉｎｏ， Ｈｙｅｎｇ⁃ｉｌ Ｃｈｅｕｎ． Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ＰＣＲ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ｉｎ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｔｏ ｔｈｅ ａｎｔｈｒａｘ
ｓｐｏｒｅｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｍｅｔｈｏｄｓ， ２００３， ５３（２）： １４１⁃１４７．

［８９］ 　 Ｎａｏｍｉｃｈｉ Ｙａｍａｍｏｔｏ， Ｍｉｎｏｒｕ Ｋｉｍｕｒａ， Ｈｉｄｅａｋｉ Ｍａｔｓｕｋｉ， Ｙｕｋｉｏ Ｙａｎａｇｉｓａｗａ． Ｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ＰＣＲ ａｓｓａｙ ｔｏ ｑｕａｎｔｉｔａｔｅ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｆｕｎｇｉ
ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｏｎ ａ ｇｅｌａｔｉｎ ｆｉｌｔｅｒ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｂｉｏｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ， ２０１０， １０９（１）： ８３⁃８８．

［９０］ 　 Ｔｈｏｍａｓ Ｒｉｎｓｏｚ， Ｐｈｉｌｉｐｐｅ Ｄｕｑｕｅｎｎｅ， Ｇｕｙｌａｉｎｅ Ｇｒｅｆｆ⁃Ｍｉｒｇｕｅｔ， Ａｎｎｅ Ｏｐｐｌｉｇｅｒａ． Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ＰＣＲ ｆｏｒ ｔｏｔａｌ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ：
ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｗｉｔｈ ｅｐｉｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｙ ａｎｄ ｃｕｌｔｕｒｅ⁃ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｍｅｔｈｏｄｓ． Ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２００８， ４２（２８）： ６７６７⁃６７７４．

［９１］ 　 Ａｌｖａｒｅｚ Ａ Ｊ， Ｂｕｔｔｎｅｒ Ｍ Ｐ， Ｓｔｅｔｚｅｎｂａｃｈ Ｌ Ｄ． ＰＣＲ ｆｏｒ ｂｉｏａｅｒｏｓｏｌ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ： ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９９５， ６１（１０）： ３６３９⁃３６４４．

［９２］ 　 沈菊培， 张丽梅， 郑袁明， 朱永官， 贺纪正． 土壤宏基因组学技术及其应用． 应用生态学报， ２００７， １８（１）： ２１２⁃ ２１８．
［９３］ 　 贺纪正， 张丽梅， 沈菊培， 朱永官． 宏基因组学（Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ）的研究现状和发展趋势． 环境科学学报， ２００８， ２８（２）： ２０９⁃２１８．
［９４］ 　 Ｓｕｓａｎｎａｈ Ｇ Ｔｒｉｎｇｅ， Ｚｈａｎｇ Ｔ， Ｌｉｕ Ｘ Ｇ， Ｙｕ Ｙ Ｔ， Ｗａｈ Ｈｅｎｇ Ｌｅｅ， Ｊｅｎｎｉｆｅｒ Ｙａｐ， Ｙａｏ Ｆ， Ｓｉｍ Ｔｉｏｗ Ｓｕａｎ， Ｓｅａｈ Ｋｅｎｇ Ｉｎｇ， Ｍａｔｔｈｅｗ Ｈａｙｎｅｓ， Ｆｏｒｅｓｔ

Ｒｏｈｗｅｒ， Ｃｈｉａ Ｌｉｎ Ｗｅｉ， Ｐａｔｒｉｃｋ Ｔａｎ， Ｊａｍｅｓ Ｂｒｉｓｔｏｗ， Ｅｄｗａｒｄ Ｍ Ｒｕｂｉｎ， Ｒｕａｎ Ｙ Ｊ． Ｔｈｅ Ａｉｒｂｏｒｎｅ Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｅ ｉｎ ａｎ Ｉｎｄｏｏｒ Ｕｒｂａｎ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ．
ＰＬｏＳ Ｏｎｅ， ２００８， ３（４）： ｅ１８６２．

［９５］ 　 Ｃｈｅｎ Ｃ， Ｊｉａｎｇ Ｗ Ｊ， Ｗａｎｇ Ｂ Ｙ， Ｆａｎｇ Ｊ Ｈ， Ｌａｎｇ Ｊ Ｄ， Ｔｉａｎ Ｇ， Ｊｉａｎｇ Ｊ Ｋ， Ｚｈｕ Ｔ Ｆ． Ｉｎｈａｌａｂｌｅ Ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ Ｂｅｉｊｉｎｇ′ｓ ＰＭ２． ５ ａｎｄ ＰＭ１０

Ｐｏｌｌｕｔａｎｔｓ ｄｕｒｉｎｇ ａ Ｓｅｖｅｒｅ Ｓｍｏｇ Ｅｖｅｎｔ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２０１４， ４８（３）： １４９９⁃１５０７．
［９６］ 　 Ｓｅｕｎｇ⁃Ｙｏｏｎ Ｏｈ， Ｊｏｎａｔｈａｎ Ｊ Ｆｏｎｇ， Ｍｙｕｎｇ Ｓｏｏ Ｐａｒｋ， Ｌｉｍｓｅｏｋ Ｃｈａｎｇ， Ｙｏｕｎｇ Ｗｏｏｎ Ｌｉｍ． Ｉｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｆｕｎｇｉ ｉｎ Ｓｅｏｕｌ， Ｋｏｒｅａ ｕｓｉｎｇ

ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１４， ５２（６）： ４６５⁃４７２．
［９７］ 　 Ｔａｅ Ｗｏｏｎｇ Ｗｈｏｎ， Ｍｉｎ⁃Ｓｏｏ Ｋｉｍ， Ｓｅｏｎｇ Ｗｏｏｎ Ｒｏｈ， Ｎａ⁃Ｒｉ Ｓｈｉｎ， Ｈａｅ⁃Ｗｏｎ Ｌｅｅ， Ｊｉｎ⁃Ｗｏｏ Ｂａｅ． Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｖｉｒａｌ ＤＮＡ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｎｅａｒ⁃ｓｕｒｆａｃｅ ａｔｍｏｓｐｈｅｒｅ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｖｉｒｏｌｏｇｙ， ２０１２， ８６（１５）： ８２２１⁃８２３１．
［９８］ 　 Ｓｈｉｂｕ Ｙｏｏｓｅｐｈ， Ｃｙｎｔｈｉａ Ａｎｄｒｅｗｓ⁃Ｐｆａｎｎｋｏｃｈ， Ａａｒｏｎ Ｔｅｎｎｅｙ， Ｊｅｆｆ ＭｃＱｕａｉｄ， Ｓｈａｎｎｏｎ Ｗｉｌｌｉａｍｓｏｎ， Ｍａｔｈａｎｇｉ Ｔｈｉａｇａｒａｊａｎ， Ｄａｎｉｅｌ Ｂｒａｍｉ， Ｌｉｓａ

Ｚｅｉｇｌｅｒ Ａｌｌｅｎ， Ｊｅｆｆ Ｈｏｆｆｍａｎ， Ｊｏｈａｎｎｅｓ Ｂ Ｇｏｌｌ， Ｄｏｕｇｌａｓ Ｆａｄｒｏｓｈ， Ｊｏｈｎ Ｇｌａｓｓ， Ｍａｒｋ Ｄ Ａｄａｍｓ， Ｒｏｂｅｒｔ Ｆｒｉｅｄｍａｎ， Ｊ Ｃ Ｖｅｎｔｅｒ． Ａ ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ
ｆｒａｍｅｗｏｒｋ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． ＰＬｏＳ Ｏｎｅ， ２０１３， ８（１２）： ｅ８１８６２．

［９９］ 　 Ｒｉｃｋ Ｗ Ｙｅ， Ｗａｎｇ Ｔ， Ｌａｕｒａ Ｂｅｄｚｙｋ， Ｋｅｖｉｎ Ｍ Ｃｒｏｋｅｒ． Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ＤＮＡ ｍｉｃｒｏａｒｒａｙｓ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｙｓｔｅｍｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｍｅｔｈｏｄｓ，
２００１， ４７（３）： ２５７⁃２７２．

［１００］ 　 Ｗｕ Ｚ Ｈ， Ｙｏｓｈｉｈｉｋｏ Ｔｓｕｍｕｒａ， Ｇöｒａｎ Ｂｌｏｍｑｕｉｓｔ， Ｗａｎｇ Ｘ Ｒ． １８Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｃｏｍｍｏｎ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｆｕｎｇｉ， ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｓｐｅｃｉｆｉｃ
ｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｒｏｂｅｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｉｓｏｌａｔｅｓ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００３， ６９（９）： ５３８９⁃５３９７．

［１０１］ 　 Ｅｏｉｎ Ｌ Ｂｒｏｄｉｅ， Ｔｏｄｄ Ｚ ＤｅＳａｎｔｉｓ， Ｊｏｒｄａｎ Ｐ Ｍｏｂｅｒｇ Ｐａｒｋｅｒ， Ｉｎｇｒｉｄ Ｘ Ｚｕｂｉｅｔｔａ， Ｙｖｅｔｔｅ Ｍ Ｐｉｃｅｎｏ， Ｇａｒｙ Ｌ Ａｎｄｅｒｓｅｎ． Ｕｒｂａｎ ａｅｒｏｓｏｌｓ ｈａｒｂｏｒ ｄｉｖｅｒｓｅ
ａｎｄ ｄｙｎａｍｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ， ２００７， １０４（１）： ２９９⁃３０４．

［１０２］ 　 Ｃｏｎｃｅｐｃｉóｎ Ｄｅ Ｌｉｎａｒｅｓ， Ｉｄｏｉａ Ｐｏｓｔｉｇｏ， Ｊｏｒｄｉｎａ Ｂｅｌｍｏｎｔｅ， Ｍｉｇｕｅｌ Ｃａｎｅｌａ， Ｊｏｒｇｅ Ｍａｒｔíｎｅｚ． Ｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔ ｏｆ ｏｕｔｄｏｏｒ ａｉｒｂｏｒｎｅ
ａｌｌｅｒｇｅｎｓ ｕｓｉｎｇ ａ ｐｒｏｔｅｉｎ ｍｉｃｒｏａｒｒａｙｓ ｐｌａｔｆｏｒｍ． Ａｅｒｏｂｉｏｌｏｇｉａ， ２０１４， ３０（３）： ２１７⁃２２７．

０１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　


