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新乡市冬季严重雾霾下医院和校园气传微生物群落组成研究
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  摘 要:2017年12月至2018年1月,采集冬季严重雾霾天气下校园室外环境和医院门诊大厅的大气颗粒

物样本,通过微生物培养和分子生物学方法研究了气传细菌和真菌的群落组成.结果显示,雾霾发生时校园室外环

境中空气微生物的浓度高于医院室内环境,医院的气传细菌多样性明显高于校园,气传真菌多样性则是校园高于

医院.值得注意的是,不论是培养法还是高通量测序,都检测出丰度较高的条件致病菌和致敏真菌,例如在医院采集

到的黏质沙雷菌(Serratiamarcescens)和测序到的丰度较高的隐球菌属(Cryptococcus)等条件致病菌,在校园和医

院相对丰度均较高的曲霉(Aspergillus)、青霉(Penicillium)、链格孢霉(Alternaria)、镰刀霉(Fusarium)和木霉

(Trichoderma)等致敏真菌.本研究可以为学校学生和医院患者在严重雾霾天气下感染、过敏等疾病的临床诊断、

预防及治疗提供理论依据.
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新乡位于河南北部,受独特的盆地地形影响,大气污染物向外扩散能力差[1],并且近邻的山西、河北和山

东三省,均是我国雾霾污染较严重的地区,因此容易引发中、重度污染[2].特别是在冬季,随着北方供暖季的

到来,煤炭使用量急剧增大,更加剧了雾霾的严重程度[3].据全国城市空气质量实时发布平台(http://106.
37.208.233:20035)的数据显示,从2017年底到2018年初,新乡以及整个河南遭遇了持续雾霾,连续数月空

气质量突破了中度污染水平,严重程度超过河北,成为全国雾霾最严重区域.
雾霾颗粒物的物理结构和化学组成以及对人类健康不利影响的研究已经很深入[4,5],然而,作为雾霾颗

粒物的重要组成部分———生物气溶胶的研究还不广泛.生物气溶胶是大气颗粒物的重要组成部分,主要由含

有微生物或生物大分子等生命活性物质的生物微粒组成,包括细菌、真菌、病毒、花粉、孢子和动植物碎裂分

解体等[6].其中,细菌、放线菌、霉菌、病毒和孢子等微生物以微生物气溶胶的形式游离于大气环境中,是大气

生态系统的重要组成部分[7].PM2.5和PM10中的微生物被认为是引起各种过敏和呼吸系统疾病传播的原因,
而生物气溶胶中的微生物群落组成与地区具有明显相关性[8].以往有关雾霾颗粒物中微生物群落组成的报

道一般集中在北京等大城市[9-12],对于中部地区严重雾霾下微生物组成的研究未见报道.
本研究选择中国中部地区雾霾严重的新乡市为对象,研究其冬季严重雾霾天气下校园和医院环境中气

传细菌和真菌的浓度、群落组成以及病原微生物的特征,为该区域雾霾天气下气溶胶组成研究以及对雾霾天

气下感染、过敏等疾病的临床诊断、预防和治疗提供科学依据.

1 材料与方法

1.1 材 料

培养基:营养琼脂-制霉菌素培养基:蛋白胨10g,牛肉粉3g,氯化钠5g,琼脂15g,蒸馏水1000mL,
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pH 调至7.3±0.1,121℃高压灭菌20min,灭菌后加入浓度为50U/mL的制霉菌素;孟加拉红-氯霉素培养

基:蛋白胨5g,葡萄糖10g,硫酸二氢钾1g,硫酸镁(无水)0.5g,孟加拉红0.033g,琼脂20g,蒸馏水

1000mL,自然pH,121℃高压灭菌20min,培养基灭菌后加入0.1g氯霉素.
仪器:ZGW-6型六级筛孔撞击式采样器(盐城紫光电子仪器有限公司);安卓森撞击式空气微生物采样

器(ThermoScientificAndersenMicrobialSampler).
1.2 方 法

1.2.1 环境因子的获得

采样期间(2017年12月至2018年1月)的气象条件(温度、风力)和大气污染物(PM2.5,PM10,SO2,CO,

NO2 和O3)浓度均从全国空气质量实时发布平台(http://106.37.208.233:20035/)获取.具体环境因子信息

如表1所示.
表1 环境因子信息

Tab.1 Environmentalfactorinformation

组别 日期 天气
T
/(℃)

风速 AQI
质量

等级

PM2.5质量浓度

/(μg·m-3)
PM10质量浓度

/(μg·m-3)
SO2质量浓度

/(μg·m-3)
NO2质量浓度

/(μg·m-3)
O3质量浓度

/(μg·m-3)
CO质量浓度

/(mg·m-3)

S1 2017/12/2 晴 12\-2 西南风2级 225 重度 153 238 30 93 55 2.7

H12017/12/3 阴 12\-2 西南风2级 239 重度 189 282 40 96 47 3.6

S22018/12/28 晴 9\-2 东风1级 202 重度 152 218 35 89 51 2.2

H22018/12/29 多云 7\-3 东风2级 239 重度 189 258 27 109 26 2.7

S3 2018/1/20 多云 10\-3 西南风1级 210 重度 177 252 30 81 20 2.6

H32018/1/21 阴 5\-2 东北风1级 227 重度 93 144 15 59 23 1.4

1.2.2 空气微生物的采集

校园采样地点为河南师范大学户外道路,医院采样地点为河南师范大学附属医院门诊大厅.空气微生物

的采集采用两种方法:方法一,利用ZGW-6型六级筛孔撞击式采样器(盐城紫光电子仪器有限公司),采样

时,撞击器平面放置细菌和真菌培养基平皿,直接采集气体样本,采样口距离地面1.5m.气传细菌的采集使

用NA(营养琼脂)-制霉菌素培养基,气传真菌采用孟加拉红-氯霉素培养基.采样时空气流量为28.3L/min,
采样时间6min,每次采样至少设置3次重复.样品采集后,细菌放置在37℃恒温培养箱中培养2d,真菌放

置在28℃下培养4d.方法二利用安卓森撞击式空气微生物采样器(ThermoScientificAndersenMicrobial
Sampler)[13]采样,采样器口距离地面1.5m处,采样器内放入聚四氟乙烯滤膜(孔径为0.25μm,直径为

0.47mm),设置空气流量为28.3L/min,采样时间为每天23h.采样结束后,迅速用无菌镊子将滤膜放入无

菌的50mL离心管中,记录好采样时间、采样地点,带回实验室后放置在-80℃冰箱待后续提取DNA.
1.2.3 空气微生物的计数、纯化及鉴定

待平皿上菌落全部长出后进行计数,将六级采样平板上的总菌、采样流速和采样时间代入计算公式:空

气含菌量=
六级采样平板上总菌数

28.3L/min×采样时间×1000.在培养平板上挑取形态特征有差别的菌落进行多轮纯化培养,

纯化后的细菌或真菌菌落,通过菌落PCR对细菌的16SrRNA[14]和真菌的ITS[15]基因序列进行扩增,扩增

后的PCR产物进行琼脂糖凝胶电泳,并进行胶回收,将胶回收产物送至生工公司进行测序,将测序结果与

NCBI-Blast基因数据库(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgiPROGRAM=blastn&PAGE_TYPE=
BlastSearch&LINK_LOC=blasthome)中的16SrDNA和ITS序列进行比对,通过MEGA软件对同源序列

及标准菌株序列比对并采用NJ法构建系统进化树,确定目的菌株种属[16].
1.2.4 空气中总DNA的提取与高通量测序

将方法二收集的滤膜样品参考Jiang的方法[17]进行预处理,使用OMEGASoilDNAKit提取空气中的

总DNA,利用NanoDropSpectrophotomete检测DNA浓度和含量,合格后的6个样本DNA(3个来自校

园:S1,S2,S3,3个来自医院:H1,H2,H3)送至上海美吉生物医药科技有限公司,应用IlluminaMiSeq平台

对细菌16SrRNA基因的V3-V4区(338F_806R)[18,19]和真菌的ITS区(ITS1F_ITS2R)[20]基因进行高通量
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测序.
1.2.5 高通量测序数据分析处理

利用FLASH和Trimmomatic[21]软件对数据进行除杂,根据barcode和引物序列区分样品得到有效序

列,并校正序列方向,得到优化数据.利用Usearch(vsesion7.0http://drive5.com/uparse/)软件,将相似度

达到97%的序列聚类为一个操作分类单元(operationaltaxonomicunits,OTU),统计各个样本 OTU的丰

度信息,得到样本的物种丰富度.嵌合序列的识别和去除由UCHIME[22]完成.每个OTU对应的物种分类信

息通过RDPclassifier贝叶斯算法[23]对相似水平达到97%的OTU序列进行分类学分析.细菌16SrRNA基

因序列的物种分类通过比对Silva(SSU128)细菌16SrRNA数据库(Release128http://www.arb-silva.de)
得到,真菌ITS基因序列的物种分类通过比对 Unite真菌ITS数据库(Release7.0http://unite.ut.ee/in-
dex.php)得到.包括chao指数、ace指数、shannon指数和simpson指数在内的α多样性值由Mothur(version
v.1.30.1http://www.mothur.org/wiki/Schloss_SOP#Alpha_diversity)[24]计算得到.

2 结 果

2.1 雾霾天气下校园和医院空气中微生物的多样性和丰度

通过对校园和医院中空气微生物的采样和培养,结果显示,雾霾天气下空气微生物具有丰富的多样性图

1(图1A,1B分别为校园和医院的气传细菌,图1C,1D分别为校园和医院的气传真菌).从菌落形态来看,校
园和医院空气中细菌的种类具有明显的差异,而真菌类别无明显差异.

菌落计数结果如表2所

示,校园空气颗粒物中的细

菌和真菌在各级平板上的菌

落数均高于医院,气传细菌

多被收集在4级和5级平板

(直径为1.1~3.3μm),气传

真菌多被收集在3级、4级和

5 级 平 板 (直 径 为 1.1~
4.7μm).校园和医院空气中

细菌的含量分别为(2326±
34)cfu/m3 和 (559±83)

cfu/m3,校园中的气传细菌

数量远远高于医院,约是医

院的4倍.气传真菌的含菌量

在校园和医院空气中分别为

(3380±321)cfu/m3 和

(2080±522)cfu/m3,校 园

空气 中 真 菌 的 数 量 也 高 于

医院.
表2 校园和医院气传细菌和气传真菌的含量

Tab.2 Theconcentrationsofairbornebacteriaandairbornefungiincampusandhospital

样本类型 校园细菌 医院细菌 校园真菌 医院真菌

空气含菌量/(cfu·m-3) 2326±34 559±83 3380±321 2080±522

  校园和医院空气颗粒物样本高通量测序结果显示,校园空气中得到152383个细菌OTU和227934个

真菌OTU,医院空气中得到137485个细菌OTU和236039个真菌OTU.通过对OTU序列在各分类水平

下的分类得到细菌(图2A)和真菌(图2B)在校园和医院空气中的群落组成.对于气传细菌,在各个分类水平
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下医院比学校都具有更高的种类数,这表明气传细菌在医院环境中更加多样和复杂;气传真菌的情况相反,
除了门水平,在其他分类水平下校园的种类数均高于医院.

此外,校园和医院气传细菌(图3A)和真菌(图3B)群落的Alpha多样性指数(Ace,Chao,Shannon和

Simpson)也表明医院的气传细菌比校园具有更高的群落丰富度和多样性,气传真菌的则相反.

2.2 雾霾天气下医院和校园空气中的细菌群落组成

经过采样、纯化和鉴定,最终校园和医院分别获得气传细菌12株和11株,具体种类如表3.
在属水平上,校园空气中可培养细菌主要包括芽孢杆菌属(Bacillus)、短状杆菌属(Brachybacterium)

和沙雷氏菌属(Serratia),其中绝大部分属于芽孢杆菌属(Bacillus).相比之下,医院空气中可培养细菌的类

别更加多样,包括芽孢杆菌属(Bacillus)、链霉菌属(Streptomyces)、沙雷氏菌属(Serratia)、微杆菌属(Mi-
crobacterium)、产碱杆菌属(Alcaligenes)和克雷伯氏菌属(Klebsiella).

根据高通量测序的结果,在门水平上(图4A),校园和医院空气中的优势菌(相对丰度大于5%)种类相

同,包括变形菌门(Proteobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)、异常球菌-栖热菌门(Deinococcus-Thermus)、放
线菌门(Actinobacteria)和拟杆菌门(Bacteroidetes).其中,变形菌门(Proteobacteria)不论是在校园还是在
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医院空气中,其相对丰度均为最高,分别是56.17%和36.98%;除了变形杆菌(Proteobacteria)外,厚壁菌门

(Firmicutes)和异常球菌-栖热菌门(Deinococcus-Thermus)在校园的相对丰度分别为17.65%和9.82%,排
在第二和第三位.而在医院空气中则是异常球菌-栖热菌门(Deinococcus-Thermus)(25.63%)和放线菌门

(Actinobacteria)(19.92%).在属水平上(图4B),校园和医院的细菌类群存在明显差异.校园空气颗粒物中

的优势菌种(相对丰度大于5%)按照相对丰度大小排列,依次是栖热菌属(Thermus)(23.4%)、甲基杆菌属

(Methylobacterium)(16.53%)、微杆菌属(Microbacterium)(11.37%)、芽孢杆菌属(Bacillus)(7.16%)、雷
尔氏菌属(Ralstonia)(6.38%)和红球菌属(Rhodococcus)(5.04%).医院空气颗粒物中的优势菌种依次为雷

尔氏菌属(Ralstonia)(10.6%)、类 芽 孢 杆 菌 属(Paenibacillus)(9.26%)、不 动 杆 菌 属(Acinetobacter)
(8.1%)、栖热菌属(Thermus)(7.56%)、芽孢杆菌属(Bacillus)(6.44%)、假单胞菌属(Pseudomonas)(6.
4%)、甲基杆菌属(Methylobacterium)(5.83%)和大肠杆菌志贺菌属(Escherichia-Shigella)(5.38%).

表3 校园和医院的气传细菌类群

Tab.3 Speciesoftheairbornebacteriaoncampusandinhospital

校园气传细菌

Bacillusaltitudinis 芽孢杆菌属

Bacillusvelezensis 芽孢杆菌属

Bacillusmegaterium 芽孢杆菌属

Bacilluswiedmannii 芽孢杆菌属

CP013984_s 芽孢杆菌属

Bacillusproteolyticus 芽孢杆菌属

Bacillusparalicheniformis 芽孢杆菌属

Bacillusmarisflavi 芽孢杆菌属

Bacillusaryabhattai 芽孢杆菌属

Bacilluspseudomycoides 芽孢杆菌属

Brachybacteriumhorti 短状杆菌属

Serratianematodiphila 沙雷氏菌属

医院气传细菌

Bacillusaltitudinis 芽孢杆菌属

Bacillusvelezensis 芽孢杆菌属

Bacillussubtilis 芽孢杆菌属

LJIY_s 芽孢杆菌属

Bacillusalbus 芽孢杆菌属

Streptomycestunisiensis 链霉菌属

Streptomycesasenjonii 链霉菌属

Serratiamarcescens 沙雷氏菌属

Microbacteriumarborescens 微杆菌属

Alcaligenesfaecalis 产碱杆菌属

Klebsiellamichiganensis 克雷伯氏属

  分子生物学方法检测到的细菌类群明显高于通过培养方法得到的数据.同时也看到,通过培养方法获得

的最多的芽孢杆菌属(Bacillus)在分子检测中也是优势菌群.此外校园空气中经培养得到的短杆菌属

(Brachybacterium)、沙雷氏菌属(Serratia)相对丰度分别占校园总细菌的0.014%和0.007%,医院空气中

培养得到的链霉菌属(Streptomyces)、沙雷氏菌属(Serratia)、微杆菌属(Microbacterium)、产碱杆菌属(Al-
caligenes)的相对丰度依次为0.055%,0,4.460%,0.011%,均不是优势种群.另一方面,分子检测结果中相对

丰度在医院和校园均较高的栖热菌属(Thermus)和甲基杆菌属(Methylobacterium)等并未在培养法中分

离到.
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2.3 雾霾天气下医院和校园空气中的真菌群落组成

培养法的结果显示,校园和医院的气传真菌类群在属水平上没有明显差异,主要分布于蓝状菌属(Ta-
laromyces)、曲霉属(Aspergillus)、青霉属(Penicillium)和木霉属(Trichoderma),医院气传真菌从属于曲霉

属(Aspergillus)、枝孢霉属(Cladosporium)、蓝状菌属(Talaromyces)、青霉属(Penicillium)和木霉属(Tri-
choderma)等属(表4).

表4 校园和医院中气传真菌的主要类群

Tab.4 Speciesoftheairbornefungioncampusandinhospital

校园气传真菌

Talaromycespurpureogenus 篮状菌属

Talaromycesminioluteus 篮状菌属

Talaromycesradicus 篮状菌属

Talaromycesvariabilis 篮状菌属

Talaromycesfuniculosus 篮状菌属

Trichodermaasperellum 木霉属

Penicilliumfuniculosum 青霉属

Penicillium minioluteum 青霉属

Aspergillusniger 曲霉属

Aspergillusflavus 曲霉属

医院气传真菌

Cladosporiumtenuissimum 枝孢霉属

Cladosporiumanthropophilum 枝孢霉属

Talaromycespurpureogenus 篮状菌属

Talaromycesradicus 篮状菌属

Penicilliumfuniculosum 青霉属

Penicillium minioluteum 青霉属

Aspergillusfumigatus 曲霉属

Aspergillusniger 曲霉属

Aspergillusflavus 曲霉属

Trichodermaasperellum 木霉属

  而分子生物学结果表明,气传真菌的群落组成在校园和医院两种环境中表现出明显的差异.在门分类水

平(图5A),校园空气颗粒物中的真菌绝大多数属于子囊菌门(Ascomycota),相对丰度高达94.19%,其余的

真菌属于担子菌门(Basidiomycota)和接合菌门(Zygomycota),相对丰度分别为5.48%和0.18%.担子菌门

(Basidiomycota)和子囊菌门(Ascomycota)构成了医院气传真菌的群落组成,相对丰度分别占据总真菌群

落的56.7%和42.52%.属水平上(图5B),校园气传真菌相对丰度最高的是篮状菌属(Talaromyces),其相对

丰度高达33.55%,其他主要类群(相对丰度>1%)包括青霉属(Penicillium)、曲霉属(Aspergillus)、小戴卫

菌属(Davidiellaceae)、镰刀霉属(Fusarium)、链格孢霉属(Alternaria)、木霉属(Trichoderma)、隐球菌属

(Cryptococcus)和网络节担菌属(Wallemia),相对丰度依次为19.49%、14.75%、6.49%、5.85%、3.42%、2.
52%、2.04%和1.39%.对于医院气传真菌群落,隐球菌属(Cryptococcus)占据着绝对的优势,相对丰度高达

36.12%,其他主要类群(相对丰度>1%)包括丝孢酵母菌属(Trichosporon)、曲霉属(Aspergillus)、篮状菌

属(Talaromyces)、青霉属(Penicillium)、链格孢霉属(Alternaria)、镰刀霉属(Fusarium)、红冬孢酵母属

(Rhodosporidium)、小戴卫菌属(Davidiellaceae)、红酵母属(Rhodotorula)、掷孢酵母属(Sporobolomyces)
和木霉属(Trichoderma),相对丰度依次为9.39%、7.59%、6.69%、6.41%、5.29%、4.67%、3.79%、3.15%、3.
12%、1.23%和1.20%(图5).

此外,气传真菌分子生物学检测结果与培养法采集和鉴定气传真菌的结果具有一致性,虽然培养的方法

获得的真菌类群明显少于分子方法,但除了枝孢霉属(Cladosporium)外,获得的类群都是分子方法检测到

的优势菌群.由此可见,蓝状菌属(Talaromyces)、木霉属(Trichoderma)、青霉属(Penicillium)和曲霉属

(Aspergillus)是校园和医院空气颗粒物中气传真菌的主要菌属.

3 讨 论

本研究通过采集空气颗粒物中的微生物并经过培养计数和分子生物学两种方法,对校园和医院空气中

细菌及真菌的丰度和组成进行研究,从结果来看,雾霾天气下校园室外空气颗粒物中细菌和真菌浓度均明显

高于医院室内环境.根据美国疾病控制预防中心调查,空气中游离菌数>500cfu/m3 时,就有发生感染的危

险性[25],本研究结果中不论是校园还是医院,空气微生物的浓度均远高于这一标准,说明雾霾天气下空气中

的微生物具有危害人类健康的风险.而室外微生物浓度明显高于室内,这与医院大厅内环境相对封闭,以及

定期消毒杀菌有关.
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对比其他地区非雾霾天气和雾霾天气下空气微生物浓度,北京[12]2013年雾霾颗粒物中的气传细菌和真

菌的浓度范围分别是253~2792cfu/m3 和141~1961cfu/m3;西安[26]2014年雾霾颗粒物中气传细菌和真

菌的浓度范围分别是1102.4~1736.5和1466.2~1703.9cfu/m3;非雾霾天气下,兰州[27]2016年冬季空气

中细菌和真菌浓度大约是500cfu/m3 和300cfu/m3,新乡地区冬季雾霾天气下空气微生物的浓度与其他多

地区雾霾天气下空气微生物的平均浓度差异不大,但均高于空气质量良好时的空气微生物浓度,说明雾霾时

微生物浓度增高与大气颗粒物的增多具有明显的相关性[28].
此外,培养和分子生物学测序两种方法所的雾霾天气下空气中细菌和真菌的多样性及群落组成结果具

有一致性.对于气传细菌,两种方法都证明医院的细菌类群具有更高的多样性,对于气传真菌,培养法的结果

显示校园和医院的真菌种类相似,但高通量测序结果显示校园的真菌多样性要高于医院.微生物多样性受外

界环境因素的影响较大[29-32],例如温度、湿度、风力、光照等,医院大厅虽然是相对稳定的密闭环境,但其中

的微生物主要受来往人员的携带而传播,因此种类丰富;但对于真菌,受外界植被影响较大,受人为干扰较

小,因此在户外校园空气中的种类比封闭的医院空气更复杂.前人的研究[33-36]表明由于不同地区间的气候、
季节、植被生长状况不同,空气中微生物群落组成会存在差异,绝大多数地区空气中主要的优势细菌属为芽

孢杆菌属、微球菌属、微杆菌属、葡萄球菌属和假单胞菌属,优势真菌属为青霉属、枝孢霉属、链格孢霉属和曲

霉属.从本文的研究结果来看,这些菌属在新乡雾霾天气下的空气中确实存在并且具有较高的相对丰富.
相对于培养法采集微生物的局限性,高通量测序更加全面真实地解析校园和医院空气中细菌和真菌的

群落结构,除了培养法采集到的细菌和真菌外,分子方法检测到了校园空气细菌中的栖热菌属(Thermus)、
甲基杆菌属(Methylobacterium)、雷尔氏菌属(Ralstonia)和红球菌属(Rhodococcus),医院空气细菌中的雷

尔氏菌属(Ralstonia)、不动杆菌属(Acinetobacter)、栖热菌属(Thermus)、甲基杆菌属(Methylobacterium)、
假单胞菌属(Pseudomonas)(6.4%)和大肠杆菌志贺菌属(Escherichia-Shigella)(5.38%)以及真菌中隐球

菌属(Cryptococcus)、链格孢霉属(Alternaria)、镰刀霉属(Fusarium)等菌属的高比例存在,而这些在培养

的方法中没有得到.
值得注意的是,不论是培养法还是对总细菌真菌群落进行高通量测序,都发现了空气中存在丰度显著的

致病菌,且相对于校园空气,医院空气中致病菌的丰度更高.例如,通过培养法从医院空气中采集并鉴定到的

黏质沙雷菌(Serratiamarcescens)属于机会性致病菌[37,38],存在于人体的泌尿道和呼吸道中,在机体免疫功

能低下时能引起肺炎、败血症、脑膜炎以及各类感染,且对多种抗生素耐药.另外,从高通量测序结果显示医

院空气中不动杆菌属(Acinetobacter)、假单胞菌属(Pseudomonas)和大肠杆菌志贺菌属(Escherichia-Shi-
gella)这三个属的相对丰度较高,相对丰度之和占到了细菌群落的19.88%.这三个菌属也是广泛被报道的

机会致病菌[39-42],具有多重耐药性,当人体抵抗力降低时易引起呼吸道感染、败血症、脑膜炎、心内膜炎、伤
口及皮肤感染、泌尿生殖道感染,是引起医院内感染的重要致病菌.真菌群落测序结果显示,隐球菌属

(Cryptococcus)在医院空气中占有相当高的相对丰度,这也与前人[43]研究一致,说明医院气传真菌中隐球菌
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占据很大比例.该菌是一种侵袭性真菌,广泛分布于自然界及动物体内,正常人体的体表、口腔、粪便中也可

以分离到此菌.该属的部分真菌可导致自体免疫性疾病的机会性感染,全球每年报告约100万例隐球菌病,
导致约62.5万人死亡,其在医院的广泛存在对医院免疫力低下患者的身体健康来说存在隐患[44-46].

除了致病菌外,一些致敏真菌,例如曲霉属(Aspergillus)、青霉属(Penicillium)、链格孢霉属(Alterna-
ria)、镰刀霉属(Fusarium)和木霉属(Trichoderma)等近些年被普遍关注,被认为是空气中除了花粉以外的

第二大过敏源[47].本研究中这些感敏性真菌的相对丰度之和分别占校园和医院总真菌含量的46.03%和

25.16%.通过培养法还在医院空气中采集到了烟曲霉(Aspergillusfumigatus),这是常见的侵袭性曲霉病

分离菌[48]这些致敏真菌的孢子或分泌的真菌毒素接触人体后,会顺着呼吸道或经皮肤进入人体,能够引起

哮喘、侵袭性真菌感染、真菌肺曲霉病、慢性鼻窦炎和鼻息肉等多种呼吸道变应性疾病[49-57].冬季花粉较少,
致敏真菌在空气中的高丰度存在使其成为该季节的主要过敏源,而雾霾天气下,微生物随着颗粒物在空气中

飘散和传播,更加重了敏感人群的身体负担.
本研究结果表明,雾霾天气下,大气中微生物的浓度较高,且存在相对丰度较高的致病菌和致敏菌,因

此,长期在雾霾天气下暴露,各种呼吸性疾病、感染疾病和过敏疾病的发病率也会升高,这对于身体较弱的易

感人群的健康来说是严重的隐患.

4 结 论

(1)相比于其他地区的空气微生物浓度,新乡市严重雾霾天气下空气颗粒物中细菌和真菌浓度较高,具
有一定感染风险,其中校园室外空气颗粒物中细菌和真菌浓度均明显高于医院室内环境.

(2)通过培养和高通量测序结合的方法探究新乡市雾霾天气下校园和医院空气细菌和真菌的浓度及群

落组成,结果显示新乡市与其他地区雾霾发生时微生物组成相似,群落多样性方面,医院环境中的细菌多样

性明显高于校园环境,并且含有较大量的机会致病菌,是造成医院院内感染的重要原因;而校园环境中气传

真菌的多样性高于医院环境,且作为导致冬季过敏重要致敏原的致敏真菌类群在其中占据较大比例.
(3)本研究通过调查雾霾天气下校园和医院的气传微生物群落组成及致病菌类型,有望在冬季雾霾发生

时为学校学生和医院患者提供相关疾病的预防、诊断和治疗的依据.
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Analysisoftheairbornemicrobialcommunitiesinhospitalsand
campusunderwinterseverehazeinXinxiang

YangQingxiang1a,1b,XinYuan1a,LiHuijun2,WangRuimin1a,1b

(1.a.CollegeofLifeScience;b.HenanInternationalJointLaboratoryofAgriculturalMicrobialEcologyandTechnology,

HenanNormalUniversity,Xinxiang453007,China;2.SchoolofPublicHealth,XinxiangMedicalUniversity,Xinxiang453003,China)

  Abstract:Inthisstudy,atmosphericparticulateswerecollectedfromcampusoutdoorenvironmentsandhospitaloutpa-
tientservicehallduringseverehazeweatherfromDecember2017toJanuary2018,andthecommunitycompositionofairborne
microorganismsintheatmosphericparticulateswasinvestigatedbymicrobialcultureandmolecularbiologymethods.There-
sultsshowedthattheaverageconcentrationsofairbornemicroorganismsincampusoutdoorenvironmentswerehigherthan
thoseinhospitaloutpatientservicehalls.Besides,thediversityofairbornebacteriainthehospitalwashigherthanthatinthe
campus,whilethediversityofairbornefungiwashigherinthecampusthanthatinthehospital.It’sworthnotingthathigh
abundanceofopportunisticpathogenicmicroorganismsandallergicfungiweredetected,suchasSerratiamarcescens,Crypto-
coccusinhospitalandsomeallergicfungi,Aspergillus,Penicillium,Alternaria,Fusarium,andTrichodermawithhighrelative
abundanceinbothcampusandhospital.Theresultsofthisstudycanprovidetheoreticalbasisfortheclinicaldiagnosis,preven-
tionandtreatmentofschoolstudentsandhospitalpatientswithinfections,allergiesandotherdiseasesinseverehazeweather.

Keywords:haze;atmosphericparticulates;microbialcommunity;opportunisticpathogenicmicroorganisms;allergicfungi
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