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沙尘暴对北京市空气细菌多样性特征的影响

甄　 泉１，２，３，王雅晴１，２，冼超凡１，２，郭卫俊４，欧阳志云１，∗

１ 中国科学院生态环境研究中心 城市与区域生态国家重点实验室，北京　 １０００８５

２ 中国科学院大学，北京　 １０００４９

３ 蚌埠医学院 公共卫生学院，蚌埠　 ２３３０３０

４ 浙江工商大学 环境科学与工程学院，杭州　 ３１００１８

摘要：亚洲沙尘暴携带着各类污染物质，严重影响下风向地区大气过程及生态系统和相关人群的健康。 然而，沙尘天气对中国

华北地区空气细菌群落及多样性特征影响的研究较少。 本文以北京市为例，系统研究了沙尘暴对城市空气细菌多样性特征的

影响。 ２０１５ 年 ４ 月，通过定点采样连续收集了一次沙尘暴及其前后 ４ 天的空气颗粒物样本，ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增后进行 １６Ｓ
ｒＲＮＡ 基因高通量测序。 共获得 １６９１２２ 条高质量序列，生物信息学分析表明，北京市空气细菌物种多样性较高，沙尘暴不能引

起细菌 ＯＴＵ 数目的增加，但沙尘暴天气下细菌群落 Ｐｉｅｌｏｕ、Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著增加。 菌群分类分析发现，北京市空气

细菌由 ３５ 个细菌门构成，其中变形菌门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门 （ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ） 和拟杆菌门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）相对丰度最高，分别占总序列的 ３２．７６％、２８．０９％、２５．４６％和 ６．３２％；芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）和酸杆菌门

（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）次之，分别占序列总数的 ２． １１％和 １． ８１％，其他细菌门的相对丰度均低于 １％。 沙尘暴天气下，变形菌门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）和酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）显著升高（Ｐ＜０．０５），分别

由 ３１．６７％、５．７４％、１．８２％、１．５１％升高至 ４１．４６％、１０．９８％、４．４８％和 ４．２６％；而放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）显
著降低（Ｐ＜０．０５），分别由 ２８．８４％、２７．１０％降低至 ２２．１３％和 １２．３５％。 冷杆菌属（Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ），纤维单胞菌属（Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｓ），不

动杆菌属（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ），假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）和梭菌属（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ）可能含有人类条件病原菌，其在沙尘暴天气中相对

丰度下降，但绝对丰度会大幅增加。 沙尘暴能降低人体免疫力，因此致病菌潜在健康风险可能显著增强。 通过聚类分析和主成

分分析发现，沙尘暴日与非沙尘暴日空气细菌群落差异较大，而沙尘暴前后群落结构差异较小。 沙尘暴前后空气细菌群落 α⁃
多样性和 β 多样性均无显著差异，推测沙尘暴只能暂时影响空气细菌群落特征，不能显著改变其群落结构。 本研究通过分析

了沙尘暴侵袭下北京市空气细菌群落多样性特征及动态，为制定中国北方城市沙尘暴灾害预警措施和建立气传疾病的防控机

制提供数据支持。
关键词：沙尘暴；高通量测序；空气细菌；群落多样性
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ｈｕｍａｎ ｉｍｍｕｎｅ ｃａｐａｂｉｌｉｔｉｅｓ， ａｎｄ ｈｅｎｃｅ ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｒｉｓｋｓ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ ｔｈｅｓｅ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｔｏ ｈｕｍａｎ ｈｅａｌｔｈ ｗｏｕｌｄ
ｉｎｃｒｅａｓｅ ｄｕｒｉｎｇ ｓａｎｄｓｔｏｒｍｓ． Ｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎｄ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｌａｒｇｅ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｓａｎｄｓｔｏｒｍ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｓａｎｄｓｔｏｒｍ ｗｅａｔｈｅｒ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ， ｗｈｅｒｅａｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ
ｓａｍｐｌｅｓ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｔｈｅ ｓａｎｄｓｔｏｒｍ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｏｂｖｉｏｕｓ． Ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ α ａｎｄ β
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ａｉｒ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｔｈｅ ｓａｎｄｓｔｏｒｍ （ｔ ｔｅｓｔ ａｎｄ Ａｄｏｎｉｓ ｔｅｓｔ，
Ｐ ＞ ０．０５）． Ｔｈｕｓ， ｓａｎｄｓｔｏｒｍｓ ｃｏｕｌｄ ｏｎｌｙ ｔｅｍｐｏｒａｒｉｌｙ ａｆｆｅｃｔ ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ， ｂｕｔ ｎｏｔ
ｐｅｒｍａｎｅｎｔｌｙ ｃｈａｎｇｅ ｔｈｅｍ． Ｔｏｇｅｔｈｅｒ， ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ａｎａｌｙｚｅｄ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ Ｂｅｉｊｉｎｇ ｕｎｄｅｒ ｓａｎｄｓｔｏｒｍ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ， ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｃｏｕｌｄ ｐｒｏｖｉｄｅ ｄａｔａ ｓｕｐｐｏｒｔ ｆｏｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｄｉｓａｓｔｅｒ
ｗａｒｎｉｎｇｓ， ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｔｈｅ ｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｄｉｓｅａｓｅｓ ｉｎ ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｃｈｉｎａ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｓａｎｄｓｔｏｒｍ； ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ； ａｉｒｂｏｒｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

细菌是空气中微生物的主要组成部分，在地球的发展和演化中起着至关重要的作用［１］。 通过大气运动，
空气中的细菌将遥远的生态系统连接起来，参与生态系统的物质循环和能量流动。 它们还可以吸收和反射太

阳辐射，影响大气系统能量收支与平衡［１］。 部分细菌可作为冰核参与云的形成及降雨降雪等大气过程［２⁃３］。
此外，空气中的病原细菌还可以传播疾病，引发组织感染，威胁人群健康［４⁃７］。 因此，评价这些生态环境、气候

效应和人群健康危害需要了解空气细菌的群落特征及其动态变化。
沙尘天气是浮尘、扬沙和沙尘暴天气的统称，是一种由大风将地面沙尘吹（卷）起、或被高空气流带到下

游地区而造成的一种大气混浊现象［８］。 在全球尺度上，沙尘天气每年转运的沙尘粒子可达 ５—５０ 亿吨［９］。
其中，亚洲沙尘约贡献 ２０％［７］。 沙尘粒子携带丰富多样的细菌［９⁃１０］，从沙尘源向下游地区扩散与传播，影响中

国北方地区，韩国和日本，甚至能漂洋过海抵达数千公里以外的北美大陆和法国阿尔卑斯山脉［９］。 Ｃｈａ［１１］ 研

究了亚洲沙尘对首尔空气细菌的影响，发现沙尘日芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）、节杆菌属（Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ）、游动微菌

属（Ｐｌａｎｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ）相对丰度增加，其群落结构较非沙尘日发生了较大改变。 类似的，Ｃｈａ［１２］，Ｊｅｏｎ［１３］ 等人在

韩国的调查和 Ｈａｒａ［１４］，Ｌｅｅ［１５］，Ｍａｋｉ［１６］，Ｙａｍａｇｕｃｈｉ［１７］等人在日本调查均得到了沙尘能够影响空气细菌群落

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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的结果。 Ｐａｒｋ［１８］比较了沙尘天气下北京与大阪空气细菌群落的差别，发现北京较大阪拥有数目更多，种类更

丰富的空气细菌群落。 以上研究表明，亚洲沙尘影响其下游地区空气细菌群落，距沙尘源越近空气细菌群落

的变化程度越大。
相较于韩国、日本，我国北方地区较沙尘源更近。 一些学者在戈壁沙漠［１９］、敦煌［１０， ２０］ 等沙尘源区研究了

沙尘日和非沙尘日空气细菌群落的差别，但在人口密集的华北地区，相关研究较少。 亚洲沙尘对空气细菌的

影响研究多基于浮尘和扬沙天气［１， １８， ２１］，对污染强度更大，环境及健康危害也更大的沙尘暴天气研究较少。
中国的首都北京，距沙尘源 ５００－２５００ ｋｍ，每年亚洲沙尘的沉降量约为 １８０ ｇ ／ ｍ３，是大阪的 ３６００ － ３６０００
倍［２２⁃２３］，沙尘气溶胶在大气气溶胶中占有较大的比重［８， ２４］，影响着 ２０００ 万以上常居人口的身体健康。 本研

究以北京市为例，采用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 高通量测序手段系统研究了沙尘暴前期、中期及后期空气细菌群落的变化，
旨在为更深层次的理解沙尘暴影响空气细菌群落的方式及强度，对中国北方城市沙尘暴环境灾害的预警及相

应政策法规修订也具有重要的参考价值。

１　 材料与方法

１．１　 样本采集

采样地点位于中国科学院生态环境研究中心某楼顶（４０°０′３１″Ｎ，１１６°２０′３４″Ｅ），２０１５ 年 ４ 月 １５ 日北京市

发生了自 ２００２ 年以来最大强度的沙尘暴。
采用大流量颗粒物采样器（２０３１ 型，青岛崂山应用技术研究所）收集了沙尘暴前期（Ｂｅｆｏｒｅ ｓａｎｄｓｔｏｒｍ，４ 月

１１—１４ 日，依次记做 Ｂ１—Ｂ４），沙尘暴中期（Ｄｕｒｉｎｇ ｓａｎｄｓｔｏｒｍ，４ 月 １５ 日，记做 ＤＳ） 和沙尘暴后期 （Ａｆｔｅｒ
ｓａｎｄｓｔｏｒｍ，４ 月 １６—１９ 日，依次记做 Ａ１—Ａ４）的空气总悬浮颗粒物（Ｔｏｔａｌ Ｓｕｓｐｅｎｄｅｄ Ｐａｒｔｉｃｕｌａｔｅ，ＴＳＰ）样本。 采

样时间为 １０：００ 至次日 ９：００，以 １．０５ ｍ３ ／ ｍｉｎ 的流速连续采样 ２３ ｈ。 为避免细菌污染，玻璃纤维滤膜在采样

前使用马弗炉 ５００℃煅烧 ４ ｈ，膜托在每天采样前使用 ７５％的酒精消毒。
１．２　 ＤＮＡ 提取

将滤膜剪成条状，置于 ５０ ｍＬ 无菌离心管中。 使用灭菌 １×ＰＢＳ 缓冲液震荡清洗 ３ 次，悬浊液经 ０．２ μｍ
ＰＥＳ 滤膜过滤后，剪碎并转移至 ＰｏｗｅｒＢｅａｄ 管。 ６５℃水浴 ＰｏｗｅｒＢｅａｄ 管 １０ ｍｉｎ，Ｆａｓｔｐｒｅｐ⁃ ２４ 快速核酸提取仪

（ＭＰ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓ，美国）破碎细胞。 余下步骤按照 ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ ＤＮＡ 提取试剂盒（ＭＯＢＩＯ，美国）说明书进行。
１．３　 高通量测序

细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ４ 高变区使用通用引物 ５１５Ｆ ／ ８０６Ｒ 扩增，引物在 ５′⁃端添加特异性 ｂａｒｃｏｄｅ 序列修

饰用于区分样本。 ＰＣＲ 反应程序如下：９４℃预变性 ３０ ｓｅｃ；９４℃变性 ３０ ｓｅｃ，５０℃退火 ３０ ｓｅｃ，７２℃延伸 ４５ ｓｅｃ，
共 ３０ 个循环；７２℃延伸 ５ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 产物送至测序公司，经纯化回收，等浓度混样构建文库，经 Ｑｕｂｉｔ 定量和

文库检测，在 ＨｉＳｅｑ２０００ 测序平台实施双末端测序。
１．４　 生物信息分析

初始序列拆分至各个样本后，ＦＬＡＳＨ［２５］拼接。 使用 Ｑｉｉｍｅ［２６］ 去除冗余序列、Ｕｓｅａｒｃｈ［２７］ 去除 ｓｉｎｇｌｅｔｏｎｓ 和

ｃｈｉｍｅｒａｓ。 使用 Ｍｏｔｈｕｒ［２８］将 ｆａｓｔａ 序列与 Ｓｉｌｖａ 参考序列对齐，预聚类降低序列中的噪音，并将所得到的高质量

序列进行分类。 去除不能注释及注释结果为真菌、古菌、线粒体和叶绿体的序列，根据序列 ９７％的相似度划

分操作分类单元（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ，ＯＴＵ） ［２９］。 将 Ｍｏｔｈｕｒ 生成的 ＯＴＵ 表格转换成 ｂｉｏｍ 文件，在
Ｑｉｉｍｅ 中进一步注释门、纲、目、科、属各个级别的分类信息。 使用 Ｒ 语言 ｖｅｇａｎ 包，按照最少序列数对 ＯＴＵ 表

格进行重抽样。 在每个样本含量相同的基础上，分析样本的 α⁃多样性，通过 ＯＴＵ 数量、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数，Ｐｉｅｌｏｕ 指数体现。
１．５　 统计分析

使用两独立样本 ｔ 检验和单样本 ｔ 检验对空气细菌 ａｌｐｈａ 多样性指数进行比较；使用 ｈｅｌｌｉｎｇｅｒ 转化后的

ＯＴＵ 矩阵进行非加权组平均法（ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ⁃ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎｓ，ＵＰＧＭＡ）聚类分析和主成

３　 ２ 期 　 　 　 甄泉　 等：沙尘暴对北京市空气细菌多样性特征的影响 　
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分分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＡ）分析；使用 ａｄｏｎｉｓ 检验分析细菌群落结构差异性；所有统计分析和

绘图均在 Ｒ 语言中完成。

２　 结果与讨论

２．１　 沙尘暴对空气细菌群落 α⁃多样性的影响

高通量测序共获得 １６９１２２ 条高质量的基因序列，每个样本获得 ８６１１—３７７１９ 条序列。 按照最小样本量，
每个样本随机挑取 ８６１１ 条序列进行 α⁃多样性分析（表 １）。 以 ９７％序列相似度为 ＯＴＵ 划分标准，共获得 ４２０８
个 ＯＴＵ，每个样本获得 １１６３—１３３７ 个 ＯＴＵ。 沙尘暴前期，空气细菌 ＯＴＵ 数目、Ｐｉｅｌｏｕ、Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

分别为 １２５８±８０、０．７３±０．０４、５．１７±０．２９ 和 ０．９７±０．０１，与沙尘暴后期（上述 ４ 个指数依次为 １２９０±２２、０．７４±
０．０２、５．２９±０．１３ 和 ０．９８±０．０１）无显著差异（Ｐ＞０．０５）。 沙尘暴日空气细菌含有 １２９１ 个 ＯＴＵ，与非尘暴日

（１２７４±５３ 个 ＯＴＵ）无明显差别（Ｐ＞０．０５）；而 Ｐｉｅｌｏｕ、Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数在沙尘暴日达到 ０．７７，５．５０ 和 ０．９９，
显著高于非沙尘暴日的 ０．７３±０．０３、５．２３±０．２２ 和 ０．９７±０．０１（Ｐ＜０．０５）。

表 １　 空气细菌群落的 α⁃多样性指数

Ｔａｂｌｅ １　 α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａ

指标 Ｉｎｄｅｘ
前期

Ｂｅｆｏｒｅ ｓａｎｄｓｔｏｒｍ
中期

Ｄｕｒｉｎｇ ｓａｎｄｓｔｏｒｍ
后期

Ａｆｔｅｒ ｓａｎｄｓｔｏｒｍ

Ｂ１ Ｂ２ Ｂ３ Ｂ４ ＤＳ Ａ１ Ａ２ Ａ３ Ａ４

ＯＴＵ 数量（ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ） １３０８ １３３７ １２２２ １１６３ １２９１ １２９２ １２７９ １３２０ １２６９

Ｐｉｅｌｏｕ 指数（Ｐｉｅｌｏｕ ｉｎｄｅｘ） ０．７６ ０．７５ ０．７０ ０．６９ ０．７７ ０．７５ ０．７１ ０．７５ ０．７４

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｘ） ５．４５ ５．３９ ４．９４ ４．９０ ５．５０ ５．３７ ５．１１ ５．４０ ５．２９

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数（Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ） ０．９８ ０．９８ ０．９６ ０．９６ ０．９９ ０．９８ ０．９７ ０．９８ ０．９８

Ｍａｋｉ 等研究发现戈壁沙漠腹地沙尘日和非沙尘日空气细菌群落稀释曲线无明显高低［１９］，沙尘天气没有

显著增加空气细菌的物种多样性；而韩国首尔市的调查结果却显示沙尘日空气细菌 ＯＴＵ 数目显著高于非沙

尘日［１１， １３］。 调查结果的差异可能是城市距沙源地距离及受沙尘天气影响程度不同所致。 沙漠表层沙土是沙

源地空气细菌的重要来源［３０］，因此沙源地空气中可能含有比较全面的沙漠细菌类群，沙尘天气只是增加了空

气细菌的总数，但没有增加细菌的种类；而首尔市距沙尘源较远，平时空气中细菌群落结构受沙尘影响程度较

低，即使沙尘天气引入少量空气细菌，也容易在湿润的空气沉降，不能持久悬浮在空气中，因此沙尘天气引入

沙源细菌容易导致 ＯＴＵ 数量显著增加。 沙尘暴天气下北京市空气细菌类群没有显著增加，其原因可能与戈

壁等沙源地情况类似。 北京市距沙尘源较近，本次沙尘暴前发生的多次沙尘天气［３１］ 已将沙尘细菌引入城市

空气中，它们在干燥多风的空气中长期悬浮，沙尘粒子可能已经成为北京市空气颗粒物的重要组成部分。
与首尔、大阪等地［１３， ３２⁃３３］的研究结果一致，沙尘天气下北京空气细菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著

升高（Ｐ＜０．０５）。 深入分析空气细菌多样性指数升高原因发现，首尔、大阪等地沙尘日空气细菌 ＯＴＵ 数目显

著增加（Ｐ＜０．０５）均匀度（Ｐｉｅｌｏｕ 指数反映）无明显变化（Ｐ＞０．０５）；而北京市正好相反，沙尘暴日空气细菌 ＯＴＵ
数目无明显变化（Ｐ＞０．０５）均匀度显著增加（Ｐ＜０．０５）。 因此首尔、大阪空气细菌综合多样性指数的增加主要

由物种多样性增加所致，而北京该指数的增加则更多受均匀度增加影响。 北京沙尘暴空气中细菌群落具有更

高的均匀性，表明相较于沙漠这种极端环境，空气环境对细菌的选择压力更大；而首尔、大阪等地沙尘日空气

细菌群落 Ｐｉｅｌｏｕ 指数无明显变化，可能是沙尘污染程度较低，空气的选择压力仍然起主导作用导致。
２．２　 沙尘暴对空气细菌群落结构的影响

９ 个空气细菌样本中发现 ４０５ 个共有 ＯＴＵ，仅占 ＯＴＵ 总数的 ７．０７％，但其所代表的序列却占据总序列的

８５．３２％。 对各样本细菌群落分别进行门、属水平上的群落组成分析。 门水平共发现 ３５ 个细菌门，其中，变形

菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）和拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）相对丰度最

高（图 １），分别占总序列的 ３２．７６％、２８．０９％、２５．４６％和 ６．３２％。 芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）和酸杆菌门
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（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）相对丰度次之，分别占序列总数的 ２．１１％和 １．８１％，其他细菌门的相对丰度均低于 １％。 在属

水平上（图 １），北京市空气细菌由 １１２０ 个属构成，其中准确注释且相对丰度超过 １％的优势菌属仅有 １５ 个，
库克菌属（Ｋｏｃｕｒｉａ）、马赛菌属（Ｍａｓｓｉｌｉａ）、鞘脂单胞菌属（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）、嗜冷杆菌属（Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ）和副球菌

属（Ｐａｒａｃｏｃｃｕｓ）相对丰度最高，分别占总序列数的 ５． ０６％、３． ６３％、３． １３％、２． ８３％和 ２． ３１％；微红微菌属

（Ｒｕｂｅｌｌｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ）、芽生球菌属（Ｂｌａｓｔｏｃｏｃｃｕｓ）、纤维单胞菌属（Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｓ）等 １０ 属相对丰度在 １％—２％
之间。

图 １　 空气细菌群落结构（门 ／属级别）

Ｆｉｇ．１　 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ａｉｒｂｏｒｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

深入分析沙尘暴空气中优势菌群变化， 门水平上 （图 ２） 变形菌门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 拟杆菌门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）和酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）显著升高（Ｐ＜０．０５），分别由 ３１．
６７％、５．７４％、１．８２％、１．５１％升高至 ４１．４６％、１０．９８％、４．４８％和 ４．２６％；而放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）显著降低（Ｐ＜０．０５），分别由 ２８．８４％、２７．１０％降低至 ２２．１３％和 １２．３５％。 属水平上（图 ２），马赛菌

属（Ｍａｓｓｉｌｉａ）、鞘脂单胞菌属（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）、微红微菌属（Ｒｕｂｅｌｌｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ）、斯克尔曼氏菌属（Ｓｋｅｒｍａｎｅｌｌａ）、
微枝形杆菌属 （Ｍｉｃｒｏｖｉｒｇａ） 相对丰度增加 ０． ９８％—３． ４７％ （ Ｐ ＜ ０． ０５）；库克菌属 （ Ｋｏｃｕｒｉａ）、嗜冷杆菌属

（Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ）、副球菌属（Ｐａｒａｃｏｃｃｕｓ）、纤维单胞菌属（Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｓ）、短杆菌属（Ｂｒａｃｈｙｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、不动杆菌

属（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ） 和假单胞菌属 （ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ） 相对丰度降低 ０． ２１％—３． ４２％ （ Ｐ ＜ ０． ０５）；芽生球菌属

（Ｂｌａｓｔｏｃｏｃｃｕｓ）、贫养杆菌属（Ｍｏｄｅｓｔｏｂａｃｔｅｒ）、地嗜皮菌属（Ｇｅｏｄｅｒｍａｔｏｐｈｉｌｕｓ）在沙尘暴空气中无显著变化（Ｐ＞
０．０５）。

共有 ＯＴＵ、优势菌门（相对丰度≥１％）代表绝大多数空气细菌序列，表明各样本共有类群，尤其是优势类

群相对丰度的差异是导致细菌群落结构不同的主要原因，与 ２．１ 章节中沙尘暴日 Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数增加

主要 受 Ｐｉｅｌｏｕ 指 数 影 响 的 结 果 一 致。 北 京 市 空 气 细 菌 由 变 形 菌 门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 放 线 菌 门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）和拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）主导，这四个细菌门在亚洲沙尘源（如塔克

拉玛干［３４］、戈壁沙漠［１９］和敦煌［１０］）及其下游地区（如太原［２１］、北京［２１］、首尔［１１⁃１３， ２１］、大阪［３５］ ）的空气中同样

占据主导地位。 然而沙尘天气下，这些优势菌门在不同城市却表现出不一致特征。
本研究中，沙尘暴天气下，空气变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）相对丰度显著增加，放

线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）相对丰度显著降低。 与戈壁沙漠空气细菌群落［１９］相比，α⁃变形
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图 ２　 沙尘暴中相对丰度显著变化的优势细菌类群

Ｆｉｇ．２　 Ａｂｕｎｄａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｔａｘａ ｗｈｉｃｈ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｃｈａｎｇｅｄ ｉｎ Ｓａｎｄｓｔｏｒｍ

菌纲（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）的变化趋势一致，而拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）的变化趋势相

反；与首尔空气细菌群落［１２］相比，变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）的变化趋势相反。 沙源

地细菌群落特征的差异可能是研究结果不一致的首要原因。 Ａｎ 等调查证实亚洲沙尘两大沙源地塔克拉玛干

沙漠和戈壁沙漠表层沙粒的细菌群落差异较大［３６］，格尔木市、库尔勒市沙源地变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟
杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）相对丰度远高于放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）；而敦煌和戈壁沙漠

厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）相对丰度最高；Ｋａｔｒａ 等［３７］的调查也显示连续两次不同沙源的沙尘暴过程，贝尔谢巴市

空气细菌群落显著不同，表现出沙尘源决定空气细菌群落的重要性。
属水平上非沙尘天气下库克菌属（Ｋｏｃｕｒｉａ），马赛菌属（Ｍａｓｓｉｌｉａ），冷杆菌属（Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ），鞘脂单胞菌

属（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ），副球菌属（Ｐａｒａｃｏｃｃｕｓ）相对丰度最高（ ＞２％），Ｄｕ 等人［３８⁃３９］ 的调查也显示这些属在北京春

季具有较高的丰度。 沙尘暴天气下，菌属的变化趋势取决于其在沙源细菌群落中的相对丰度。 显著升高的优

势菌属中，马赛菌属（Ｍａｓｓｉｌｉａ）、鞘脂单胞菌属（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）、微红微菌属（Ｒｕｂｅｌｌｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ）是戈壁、塔克拉

玛干等亚洲沙漠的优势菌属， 也是亚洲沙尘事件的空气优势菌属［１１⁃１２， １５⁃１６， ２１， ４０］。 斯克尔曼氏菌属

（Ｓｋｅｒｍａｎｅｌｌａ） ［４１］和微枝形杆菌属（Ｍｉｃｒｏｖｉｒｇａ） ［１２， ２１］均从亚洲沙漠表层沙土中检测到其存在。
沙尘暴天气中相对丰度显著升高的优势属中，基本不含人类病原菌，而显著下降的优势属中，冷杆菌属

（Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ） ［４２］， 纤 维 单 胞 菌 属 （ Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｓ ） ［４３］， 不 动 杆 菌 属 （ Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ ） ［４４］， 假 单 胞 菌 属

（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ） ［４５］和梭菌属（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ） ［４６］ 可能含有人类病原菌。 Ｃａｏ［４７］、Ｇａｏ［４８］、Ｗｏｏ［４９］ 等人在空气中曾

检测出鲍曼不动杆菌（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ ｂａｕｍａｎｎｉｉ） ［４８⁃４９］、铜绿假单胞菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ） ［４８⁃４９］、破伤风梭

菌（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｔｅｔａｎｉ） ［４８］、产气荚膜梭菌（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｐｅｒｆｒｉｎｇｅｎｓ） ［４７］ 的存在，它们可能导致肺炎、呼吸道感染、
皮肤感染、菌血症，甚至引发心内膜炎、脓胸、败血症等多种疾病［５０］。 沙尘暴天气下，空气细菌浓度 １０２－１０３倍

增［１３， １７， ３５］，上述人类潜在病原菌相对丰度降低，而绝对丰度却是大幅增加。 加之沙尘暴降低了人体免疫
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力［９， ５１］，机会致病菌的人群健康风险明显增强。
２．３　 沙尘暴对空气细菌群落 β⁃多样性的影响

聚类分析（图 ３）结果显示，沙尘暴发生时空气细菌群落发生显著改变，而沙尘暴前后期空气细菌群落比

较相似；ＰＣＡ 分析（图 ４）得到一致结果，沙尘暴日空气细菌群落与非沙尘暴日相距较远，沙尘暴前后空气细菌

群落更为接近。 沙尘暴对空气细菌群落的显著影响主要体现在沙尘暴发生时。 沙尘暴过后，沙尘粒子受重力

作用自然沉降，其对空气细菌的主导地位也随之解除，空气细菌又恢复至原来的本地土壤、水体、植物等自然

源为主导的状态［５２］。

图 ３　 基于优势目的 ＵＰＧＭＡ 聚类分析

Ｆｉｇ．３　 Ｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａｂｕｎｄａｎｔ ｏｒｄｅｒｓ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ＵＰＧＭＡ ｍｅｔｈｏｄ

图 ４　 基于所有 ＯＴＵ 的 ＰＣＡ 分析

Ｆｉｇ．４　 ＰＣＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ａｌｌ ＯＴＵｓ

ＰＣＡ 分析（图 ４）显示，沙尘暴后期空气细菌群落位

于沙尘暴日和沙尘暴前期之间，体现沙尘暴后期空气细

菌群落结构向前期恢复的趋势。 沙尘暴后期空气细菌

群落较前期变异小，可能也受到沙尘暴的影响。 沙尘暴

前后期空气细菌群落没有显著差异（ａｄｏｎｉｓ 检验，Ｐ＞０．
０５），说明沙尘暴的对空气细菌群落的持续影响力较

弱。 日本学者的调查［２２， ３５］ 发现，中等程度亚洲沙尘天

气不能干扰大阪空气细菌群落结构。 我们的研究进一

步表明，即使是沙尘暴，也只能暂时影响空气细菌群落，
不能引起其持久变化。

３　 结论

（１）利用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因高通量测序技术，系统研

究了沙尘暴对北京市空气细菌多样性特征的影响。 结

果表明，北京市空气细菌物种多样性较高，沙尘暴不能引起空气中细菌 ＯＴＵ 数目的增加，但沙尘暴天气下空

气细菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数的显著增加。

７　 ２ 期 　 　 　 甄泉　 等：沙尘暴对北京市空气细菌多样性特征的影响 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

（２） 变 形 菌 门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 放 线 菌 门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 厚 壁 菌 门 （ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ） 和 拟 杆 菌 门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）是沙尘暴中期及前后期的主导细菌门，沙尘暴天气变形菌门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）相对丰度显著升高，放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）相对丰度显著降低。
（３）冷杆菌属（Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ），纤维单胞菌属（Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｓ），不动杆菌属（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ），假单胞菌属

（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）和梭菌属（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ）细菌在沙尘暴天气相对丰度下降，但绝对丰度显著增加。 上述的菌属

可能含有人类条件病原菌，且沙尘暴能降低人体免疫力，因此沙尘暴天气的健康风险显著增强。
（４）沙尘暴前后期空气细菌 ＯＴＵ 数目、Ｐｉｅｌｏｕ、Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数，群落结构均无显著差异（Ｐ＜０．０５），

表明沙尘暴后空气细菌迅速向原有群落结构恢复，沙尘暴只能暂时影响空气中细菌群落特征。
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