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摘要 极端降雨事件通常会加剧城市环境中病原菌及抗生素抗性基因(antibiotic resistance genes, ARGs)的传播风 

险, 但其驱动机制与长期生态效应仍不明晰. 本研究整合qPCR定量检测、宏基因组测序及Spearman相关性分析, 
系统揭示特大暴雨后病原菌和ARGs的时空分异规律. 宏基因组鉴定出30种病原微生物(25种细菌和5种真菌), 其 

中水体机会致病菌丰度显著提升(>30%); qPCR定量显示医院区域铜绿假单胞菌特征基因(oprI)丰度增加超过168 
倍(P<0.05), ARGs绝对丰度较其他区域高1~2个数量级(P<0.05). ARGs呈现“时间滞后效应”, 暴雨一年后水体中 

sul1与intl-1基因丰度反超即时水平47~116倍(P<0.05). 整合子基因intl-1作为ARGs传播载体, 与sul1、ermB、tetM 
基因丰度呈强正相关(r>0.71, P<0.01), 而铵态氮(NH 4 

+-N)与溶解性有机碳(dissolved organic carbon, DOC)通过协 

同调控微生物代谢活性(r=0.62~0.78)驱动ARGs跨生态位迁移. 值得注意的是, 暴雨后城市霍乱、痢疾等发病率与 

前后两年同一时期内无显著变化(P>0.05), 说明多级卫生防控的成效. 本研究系统解析了极端降雨事件后病原菌和 

ARGs的时空分布特征, 揭示了气候事件与医疗活动的双重影响, 为“One Health”框架下的风险管控提供科学依据. 
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全球气候变暖导致极端降雨事件频发, 其引发的 

洪涝灾害已成为威胁人类健康与生态安全的重大挑战. 
IPCC第六次评估报告 [1]明确指出, 目前全球地表平均 

温度较工业化前已上升约1°C, 未来极端天气事件的强 

度与频率将持续加剧 [2]. 研究表明, 温度升高0.5~2°C可 

显著增加极端降雨的发生概率 [3~6], 而洪涝灾害不仅直 

接破坏基础设施, 更通过污染扩散、病原微生物传播 

及抗生素抗性基因的转移, 对公共卫生安全构成潜在 

威胁 [7]. 例如, 洪涝后水源污染与卫生条件恶化可导致 

感染性腹泻发病率提升2~5倍 [8~11], 皮肤软组织感染风 

险显著增加 [12~16], 并与呼吸道疾病及耐药性感染事件 

密切相关 [17~19]. 值得注意的是, 洪涝期间环境介质中 

ARGs的扩散可能进一步加剧抗生素耐药性危机, 但目 

前这一过程的作用机制尚不清晰.  
近年来, 环境耐药组学研究揭示了ARGs在农业土 

壤 [20]、水体沉积物 [21,22]及医疗废水 [23,24]中的分布特征, 
并发现整合子基因(如intl-1)通过水平基因转移(hori
zontal gene transfer, HGT)驱动ARGs传播的关键作 

用 [25,26]. 然而, 城市内涝作为一种特殊生境, 其复杂的 

环境扰动(如污水倒灌、垃圾渗滤液混合)可能显著改 

变ARGs的赋存状态与传播路径. 现有研究存在以下局 

限: 其一, 尽管洪涝灾害已被证实可短期内显著提升环 

境中ARGs与病原微生物的丰度, 但多数研究聚焦于洪 

涝后病原微生物的短期暴发和ARGs短时间内丰度的 
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变化 [27,28], 对洪涝后病原微生物和ARGs残留风险缺乏 

长期追踪, 且对它们的时空分布特征及其与城市功能 

分区的关联缺乏系统解析; 其二, 环境因子(如营养盐、 

有机碳)如何通过调控微生物群落结构间接影响ARGs 
的扩散仍不明晰; 其三, 医院、居民区等高敏感区域在 

极端降雨后是否成为ARGs的“热点区”尚未得到实证 

支持. 这些科学盲区严重制约了城市洪涝灾害后耐药 

性风险的精准评估与防控策略的制定.  
郑州市作为中国特大城市与交通枢纽, 2021年 

“7·20特大暴雨”事件 [29]导致的城市内涝为解答上述问 

题提供了典型研究场景. 本研究突破传统灾后卫生评 

估的单一视角, 从环境扰动、微生物响应、ARGs传播 

多维度构建分析框架, 系统解析极端降雨事件后病原 

菌和ARGs的时空分异规律及驱动机制. 通过对比不同 

功能区域(医院、居民区、商业区等)的环境介质(土 

壤、积水)样本, 结合整合子基因与关键环境因子的协 

同分析, 本研究有望揭示城市内涝中病原菌和ARGs扩 

散的复合途径, 阐明高风险区域的耐药性传播特征. 研 

究成果不仅可为极端天气事件下的公共卫生风险预警 

提供理论依据, 还将为城市功能分区规划与耐药性污 

染靶向治理提供科学支撑, 对推动气候适应型健康城 

市建设具有重要意义.  

1 材料与方法 

1.1 样品采集与理化性质测定 

本研究于2021年7月23日郑州特大暴雨事件后, 沿 

郑州市金水河流域系统布设采样点, 涵盖医院(土样10 
个, 水样8个)、居民区(土样12个, 水样9个)、城市绿地 

(土样9个, 水样4个)、交通干道(土样11个, 水样9个)及 

河道断面(土样8个, 水样7个)等典型城市功能区, 并在 

新乡市原阳县选择农区对照点(土样18个, 水样13个). 
共采集土壤样品68个(城市50个, 农区18个)及水体样品 

58个(城市39个, 农区13个), 并于一年后的同一时期 

采集同点位样品作为对照. 所有样品经冰盒运输至实 

验室后分两部分保存: 4°C冷藏样品用于理化分析, 
–80°C超低温冻存样品用于分子生物学研究.  

土壤铵态氮(NH 4 
+-N)和硝态氮(NO 3 

‒-N)含量采用 

2 mol/L KCl浸提-连续流动分析仪法测定(LY/T 1228– 
2015), 溶解性有机碳(DOC)采用TOC分析仪(Shimadzu 
TOC-L)测定, 具体操作参照《土壤农化分析》(第三 

版)中的方法进行 [30].  

1.2 DNA提取与实时荧光定量PCR 

土壤微生物基因组DNA采用Chen等人 [31]的方法 

进行提取, 水体样品经0.22 μm聚碳酸酯滤膜(Milli
pore)富集微生物后, 使用DNeasy PowerWater试剂盒 

(QIAGEN, 德国)进行提取. DNA纯度和浓度通过Nano
Drop 2000检测, 浓度稀释至4~6 ng/μL.  

实时荧光定量PCR在LightCycler 480 II系统 

(Roche, 瑞士)上进行, 采用10 μL反应体系: Premix Ex 
Taq 5 μL(Takara), 正反向引物各0.4 μL(10 μmol/L), 模 

板DNA 1 μL, ddH 2O 3.2 μL. 目标基因包括: (1) 微生物 

标记基因: 16S rRNA(总细菌)、23S rRNA(肠球菌)、 

cpa(产气荚膜梭菌)、rcsA(肺炎克雷伯菌)、oprI(铜绿 

假单胞菌); (2) 抗生素抗性基因: sul1(磺胺类)、tetM(四 

环素类)、ermB(大环内酯类)及intl-1(整合子). 各基因 

引物序列 [32~39]见表1. 扩增程序按照Premix Ex Taq™ 

表 1 本研究选取的病原菌和抗生素抗性基因及其引物 
Table 1 The pathogenic bacteria and their primers selected in this study 

监测内容 目标基因 定量方法 正向引物5ʹ→3ʹ 反向引物5ʹ→3ʹ 参考文献 

病原菌 

肠球菌 23S rRNA SYBR green GAGAAATTCCAAACGAACTTG CAGTGCTCTACCTCCATCATT [32] 

产气荚膜梭菌 cpa SYBR green AAGAACTAGTAGCTTACATATCAACTA TTTCCTGGGTTGTCCATTTCC [33] 

肺炎克雷伯菌 rcsA SYBR green GGATATCTGACCAGTCGG GGGTTTTGCGTAATGATCTG [34] 

铜绿假单胞菌 oprI SYBR green ATGAACAACGTTCTGAAATTCTCTGCT CTTGCGGCTGGCTTTTTCCAG [35] 

抗性基因 

大环内酯类 erm B SYBR green GATACCGTTTACGAAATTGG GAATCGAGACTTGAGTGTGC [36] 

磺胺类 sul1 TaqMan 
CCGTTGGCCTTCCTGTAAAG TTGCCGATCGCGTGAAGT 

[37] 
FAM-CAGCGAGCCTTGCGGCGG-TAMRA 

四环素 tetM TaqMan 
GGTTTCTCTTGGATACTTAAATCAATCR CCAACCATAYAATCCTTGTTCRC  

[38] 
JOE-ATGCAGTTATGGARGGGATACGCTA TGGY-BHQ-1 

整合子基因 intl-1 TaqMan 
GCC TTG ATG TTA CCC GAG AG GAT CGG TCG AAT GCG TGT 

[39] 
FAM-ATTCCTGGCCGTGGTTCTGGGTT TT-BHQ1   
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(Takara, China)或SYBR Green Premix Pro Taq HS qPCR 
Kit说明书中给定程序进行. 标准曲线采用梯度稀释的 

质粒标准品(10 6~10 10 copies/μL)建立, 扩增效率控制在 

90%~110%, r 2>0.95. 目标基因检出限设定为CT值>35 
的样本视为未检出(ND). 

1.3 宏基因组分析 

本研究选取2021年极端降雨事件后和2022年同一 

时期的绿地、农田和河流样本各3个(共18个样本)进行 

宏基因组测序分析 .  原始测序数据使用 fas tp软件 

(v0.23.2)进行质量控制, MEGAHIT(v1.2.9)进行组装. 
使用组装后的contigs, 形成一个非冗余基因集, 采用 

DIAMOND(v2.1.6)与PHI-base病原菌数据库(v4.12)和 

CARD抗生素抗性基因数据库(v3.2.6)进行比对. 相关 

基因丰度定量分析使用CoverM(v0.6.1)完成, 通过将质 

控后的clean reads比对至非冗余基因集, 计算每个基因 

的TPM(transcripts per million)值.  

1.4 数据统计分析 

数据通过Shapiro-Wilk正态性检验(显著性水平 

α=0.05)评估环境参数与抗生素抗性基因丰度的数据分 

布特征, 针对非正态分布的基因丰度数据实施以10为 

底的对数转换预处理. 采用单因素方差分析(one-way 
ANOVA)结合最小显著性差异法(LSD)进行采样点间 

的差异性检验, 统计显著性阈值设定为P<0.05. 运用 

Spearman相关性分析法探究微生物群落结构特征与环 

境因子间的相互作用关系. 所有统计分析均在R环境 

(v4.2.0)中完成, 使用ggplot2(v3.4.0)进行数据可视化. 

2 结果与分析 

2.1 极端暴雨对病原指示菌丰度的时空影响 

qPCR定量分析显示(图1), 2021年特大暴雨事件对 

土壤中病原菌标志性基因丰度的影响具有显著种属和 

空间异质性. 肠球菌属(23S rRNA)、产气荚膜梭菌 

图 1 (网络版彩色)暴雨后肠球菌属、产气荚膜梭菌、肺炎克雷伯菌、铜绿假单胞菌的生物标志物23S rRNA(a)、cpa(b)、rscA(c)、oprI(d)基 

因绝对丰度变化. *和**为显著(P≤0.05)或极显著(P≤0.01)差异 
Figure 1 (Color online) Changes in the absolute abundance of 23S rRNA (a), cpa (b), rscA (c), oprI (d) genes for Enterococcus spp., Clostridium 
perfringens, Klebsiella pneumoniae, and Pseudomonas aeruginosa after the rainstorm. * and ** indicate significant (P≤0.05) or highly significant 
(P≤0.01) differences  
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(cpa)及肺炎克雷伯菌(rcsA)的丰度在暴雨后(2021年) 
与对照年(2022年)间无显著差异(P>0.05), 其lg拷贝数分 

别稳定在6.99~7.22、5.77~6.24和4.95~6.23 g –1干土/ 
mL –1水. 然而, 铜绿假单胞菌(oprI)的丰度在暴雨后升 

高最为显著(P<0.05), 为7.55±1.04 lg拷贝数 g –1干土/ 
mL –1水, 比对照年的5.32±1.17增加了160多倍. 空间分 

布模式进一步揭示, 医院和居民区暴雨后(2022年)铜绿 

假单胞菌oprI基因丰度显著高于其他区域(绿地和农田 

等, P<0.05), 为病原菌富集的热点区域. 

2.2 抗生素抗性基因对极端降水的响应特征 

特大暴雨事件显著改变了研究区域内抗生素抗性 

基因的空间分布格局与动态特征(图2). 医院区域三种 

ARGs(磺胺类sul1、四环素类tetM、大环内酯类ermB) 
及整合子intl-1在暴雨后的绝对丰度达到峰值, 分别为 

7.55、8.69、7.60和8.13 lg拷贝数 g –1干土/mL –1水, 较 

灾后一年显著升高28~176倍(P<0.05). 除ermB外, 其余 

三种ARGs在居民区的丰度也较灾后一年同一时期增 

加最高达75倍(P<0.05). 另外, ermB在绿地和农田丰 

度也显著高于一年后水平(P<0.05), 提示城市不同功能 

类型区域对特定抗性基因的环境行为可能具有筛选 

作用. 
进一步研究发现, 整合子基因intl-1与sul-1的丰度 

呈现显著协同升高趋势(r 2=0.79, P<0.01), 表明水平基 

因转移可能在暴雨后ARGs的扩散中起关键作用. 值得 

注意的是, 水环境中ARGs的动态表现出明显的时间滞 

后效应: 暴雨一年后sul1和intl-1的丰度反超暴雨后即 

时水平47~116倍(P<0.05), 造成该结果的原因之一可能 

与抗性基因通过宿主菌的适应性存活或遗传元件稳定 

性维持有关, 可产生长期的生态效应.  

2.3 病原菌与抗生素抗性基因的生态位分化特征 

基于16S rRNA基因标准化分析, 微生物群落在不 

同功能分区中表现出显著的生态位特异性分布特征. 
在病原菌层面, 水体环境中条件致病菌标志基因(肠球 

菌属23S rRNA基因和铜绿假单胞菌oprI基因)的相对 

图 2 (网络版彩色)暴雨后抗生素抗性基因ermB(a)、sul1(b)、tetM(c)及intl-1(d)绝对丰度变化. *和**为显著(P≤0.05)或极显著(P≤0.01)差异 
Figure 2 (Color online) Changes in the absolute abundance of antibiotic resistance genes ermB (a), sul1 (b), tetM (c) and intl-1 (d) after the rainstorm. 
* and ** indicate significant (P≤0.05) or highly significant (P≤0.01) differences  
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丰度显著富集, 分别达到12.34%和21.10%, 较居民区 

(5.17%, P<0.05)与绿地(2.32%, P<0.05)高2.4~9.1倍, 表 

明水体流动性可能通过促进生物膜形成增强条件致病 

菌的定殖能力(图3).  
在ARGs分布层面, 医院功能区作为主要富集热点, 

其tetM、sul1和intl-1基因的相对丰度分别达0.13%、 

0.89%和0.50%, 较绿地功能区(0.002%、0.16%和 

0.10%)高1~2个数量级(P<0.05), 提示高强度医疗活动 

(如抗生素使用)通过持续选择压力驱动ARGs的累积. 
值得注意的是, 尽管水体中条件致病菌丰度最高, 但 

ARGs(tetM、sul1和intl-1)的相对丰度却处于所有功能 

区最低水平, 表明水体的强流动性可能通过物理稀释 

作用抑制ARGs的垂直传播, 同时加速耐药基因的水平 

扩散衰减(图4).  

2.4 宏基因组分析极端暴雨对病原菌和抗性基因丰 
度的影响 

基于宏基因组测序分析, 本研究在三种典型生境 

(绿地、农田和水体)中共鉴定出30种具有较高相对丰 

度的病原微生物, 其中细菌占优势(25种), 真菌类5种 

(图5(a)). 极端降雨事件对不同生境中病原菌群落的影 

响呈现显著差异(P<0.05): 水体生态系统中病原菌总丰 

度较对照年显著提升19.12%(P=0.003), 其中机会致病 

菌(如Pseudomonas cichorii、Candida albicans)增幅尤 

为显著(>30%); 相比之下, 陆生生态系统(绿地和农田) 
的病原菌群落结构保持相对稳定, 仅部分兼性致病菌 

(如Ralstonia solanacearum、Vibrio cholerae)呈现显著 

增长趋势(P<0.05). 这一分布特征提示, 极端降水可能 

通过水文连通性促进水环境中条件致病菌的富集与 

扩散.  
在抗生素抗性基因方面, 研究检测到25种ARGs 

(图5(b)). 定量分析显示, 极端降雨事件导致三类生境 

中ARGs总丰度均显著升高(P<0.01), 其中水环境的 

ARGs负荷增加最为显著(22.79%). 极端降雨后, 水体 

生态系统中9类ARGs: 氨基糖苷类(aminoglycoside)、 

青霉素β-内酰胺类(penicillin beta-lactam)、糖肽类(gly
copeptide)、酰胺醇类(phenicol)、二氨基嘧啶类(diami
nopyrimidine)、磺胺类(sulfonamide)、双环霉素类(bi
cyclomycin-like)、夫西地酸类(fusidane)、四环素类 

(tetracycline)等抗生素抗性基因的丰度增幅均超过 

30%(P=0.001). 农田生态系统中大环内酯类(macrolide) 
和双环霉素类(bicyclomycin-like)抗生素抗性基因丰度 

图 3 (网络版彩色)暴雨后城市土壤样品肠球菌属、肺炎克雷伯菌、产气荚膜梭菌、铜绿假单胞菌的生物标志物23S rRNA(a)、rscA(b)、 

cpa(c)、oprI(d)基因相对丰度变化. a, b代表显著性差异水平 
Figure 3 (Color online) Changes in the relative abundance of 23S rRNA (a), rcsA (b), cpa (c), oprI (d) genes for Enterococcus spp, Klebsiella 
pneumoniae, Clostridium perfringens, and Pseudomonas aeruginosa in urban soil samples after the rainstorm. Different lowercase letters (a, b) indicate 
significant differences  
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也呈现相似增长趋势. 这些数据表明, 极端气候事件加 

速ARGs在环境中的传播扩散, 对公共卫生安全构成潜 

在威胁.  

2.5 环境因子与病原微生物及抗生素抗性基因的 
相互关系 

通过Spearman相关性分析(图6)发现铵态氮(NH 4 
+- 

N)、硝态氮(NO 3 
‒-N)和溶解性有机碳(DOC)浓度是关 

键的驱动因子, 铵态氮(NH 4 
+-N)和溶解性有机碳(DOC) 

与暴雨后土壤样品病原菌标志基因及ARGs均呈显著 

正相关(P<0.05). 硝态氮(NO 3 
‒-N)与肠球菌属23S rRNA 

基因和铜绿假单胞菌oprI基因及ARGs基因的丰度呈显 

著负相关(P<0.05), 与肺炎克雷伯菌rcsA基因、产气荚 

膜梭菌cpa基因的丰度无相关性(P>0.05). 抗生素抗性 

基因ermB、sul1和tetM之间以及与intl-1基因均存在显 

著的正相关性(P<0.05), 病原菌基因与ARGs间同样存 

在较强的协同关系(P<0.05), 揭示了病原菌与抗性基因 

共选择的潜在机制.  
值得注意的是, 郑州市2020、2021、2022年7~8月 

肠道传染病发病数统计结果表明(表2), 极端降雨并没 

有增加霍乱、痢疾等肠道传染病的爆发, 揭示现代城 

市公共卫生体系在多重暴露风险中的缓冲能力——即 

使环境病原体载量增加, 应急管控仍能有效阻断耐药 

菌群向易感人群的传播链.  

3 讨论 

3.1 极端降水驱动医院源耐药基因扩散与公共卫生 
防控成效 

本研究发现, 尽管极端降水事件导致医院周边环 

境中抗生素抗性基因及条件致病菌(如铜绿假单胞菌) 
的丰度显著升高, 但郑州市2020~2022年同期的肠道传 

染病发病率并未出现统计学显著波动(P>0.05). 这一现 

象可能归因于多重公共卫生防控机制的有效协同作用. 
首先, 医院感染控制体系(如暴雨期间的强化消毒程序) 
与城市排水系统的快速应急响应, 可能阻断了病原体 

从环境向人体的暴露途径 [40]. 其次, 耐药基因的环境丰 

度升高并不直接等同于致病性增强——铜绿假单胞菌 

等条件致病菌的临床感染需突破宿主免疫屏障, 而环 

境菌株的毒力因子表达常处于抑制状态 [41~43]. 此外, 
郑州市推行的抗菌药物使用分级管理制度(2020年实 

施)可能通过减少临床广谱抗生素的选择压力, 降低了 

图 4 (网络版彩色)暴雨后抗生素抗性基因ermB(a)、sul1(b)、tetM(c)及intl-1(d)相对丰度变化. a, b代表显著性差异水平 
Figure 4 (Color online) Changes in the relative abundance of antibiotic resistance genes ermB (a), sul1 (b), tetM (c) and intl-1 (d) after the rainstorm. 
Different lowercase letters (a, b) indicate significant differences  
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耐药菌株的竞争优势 [44,45].  
值得注意的是, 本研究结果与其他国家和地区耐 

药菌暴发案例 [46~48]形成鲜明对比, 提示气候背景 [49]公 

共卫生基础设施的交互作用至关重要. 郑州市作为中 

国中部特大城市, 其医疗废水处理厂普遍配备三级处 

理工艺(活性炭吸附+紫外消毒), 可去除>99%的活体细 

菌 [50], 而季风区其他发展中国家常面临污水处理能力 

不足的瓶颈 .  这印证了联合国环境署提出的“One 
Health”框架中工程干预的关键作用 [51]. 此外, 疾控部 

门在暴雨季前开展的针对性监测(如医院周边水体 

NDM-1基因筛查)和公众健康教育(如接触洪水后消毒 

指引), 可能进一步阻断了环境到人类的传播链.  

图 5 (网络版彩色)不同样品中病原菌(a)和抗性基因(b)丰度差异图 
Figure 5 (Color online) Differences in abundance of pathogenic bacteria (a) and antibiotic resistance genes (b) across different samples  
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3.2 宏基因组视角下极端降雨对病原菌-抗性基因组 
的级联效应 

宏基因组分析揭示, 极端降雨对水体微生物组的 

扰动最为显著 ,  水体中病原菌总丰度增加19.12% 
(P=0.003), 其中铜绿假单胞菌(P. aeruginosa)和白色念 

珠菌(C. albicans)等机会致病菌增幅超过30%. 这种“生 

物放大器”效应可能是由于水文连通性促进医院和居 

民区病原菌向水体的汇集. Okafor和Nwodo [52]的研究 

也发现医疗废水排放点检测到了铜绿假单胞菌oprI基 

因; 其次, 洪水导致沉积物再悬浮, 使原本埋藏的病原 

菌重新进入水柱 [53], 水体DOC浓度骤升创造富营养化 

环境 [54], 暴雨后与碳代谢相关的KEGG通路丰度显著 

提升(P<0.05), 为病原菌增殖提供能量基础. 水生系统 

是病原菌扩散的“加速器”, 需重点关注医院-水体连通 

带的监测. 
宏基因组检测到的9类ARGs暴雨后在水体环境激 

增, 呈现级联扩散特征. Lee等人 [55]通过Contig拼接发 

现, 67.3%的sul1基因与intl1整合子位于同一支架(scaf

folds)上, 且该比例在暴雨后显著升高. 本研究qPCR定 

量分析也发现intl-1与sul1基因呈现显著协同升高, 证实 

水平基因转移是ARGs扩散的关键驱动力. 另外, 水环 

境中ARGs的动态表现出明显的时间滞后效应: 暴雨一 

年后sul1和intl-1的丰度反超暴雨后即时水平47~116倍, 
揭示了抗性基因在环境中的复杂动态特征. 这可能是 

由于极端降水初期通过物理冲刷导致部分耐药菌死亡, 
但存活菌株在环境选择压力下可通过群体感应等机制 

重建种群 [56,57]; 此外, 暴雨后水体营养物质(如DOC)的 

持续输入可能创造新的生态位, 促进携带ARGs的菌群 

重建, 这一过程与Di等人 [58]在河口生态系统的观测结 

果相符. 值得注意的是, 该滞后效应主要出现在流动性 

强的水体环境, 暗示水文特征对ARGs动态的关键调控 

作用. 水环境中ARGs的时间滞后效应可能表明ARGs 
滞留风险被低估, 当前洪涝灾害后对ARGs多集中于灾 

后的即时检测, 而ARGs风险峰值可能迟滞至灾后1~2 
年才显现, 忽视滞后效应会导致对灾后抗生素抗性基 

因污染程度和风险的误判 [59]. 同时洪涝频率因气候变 

化逐渐增加 [60], ARGs时间滞后效应可考虑建立模型, 

图 6 (网络版彩色)暴雨后土壤样品土壤理化性质, 抗生素抗性基因与病原微生物基因之间Spearman相关性热图 
Figure 6 (Color online) Spearman correlation heatmap between soil physicochemical properties, antibiotic resistance genes, and pathogenic microbial 
genes in soil samples after the rainstorm  

2026 年 4 月 第 71 卷 第 11 期  

2492  



以预测未来灾害后耐药基因库的扩散规律, 评估长期 

生态健康风险. 这一发现对公共卫生管理具有重要启 

示, 建议建立至少1~2年的ARGs追踪机制并建立相关 

模型以准确评估长期风险. 

3.3 环境因子协同驱动病原菌与ARGs的共选择效应 

本研究发现铵态氮与溶解性有机碳是驱动暴雨后 

土壤中病原菌标志基因及ARGs富集的关键环境因子. 
Spearman相关性分析表明, NH 4 

+-N和DOC与所有检测 

的病原菌基因及ARGs均呈显著正相关(P<0.05), 这与 

Zhang等人 [61]提出的“富营养化-微生物代谢耦合”机制 

一致. NH 4 
+-N可能通过激活病原菌的铵同化途径(如谷 

氨酰胺合成酶活性上调)促进其增殖 [62], 而DOC作为微 

生物代谢的优先底物, 可显著增强抗性菌群的竞争适 

应性 [63,64]. 值得注意的是, 硝态氮与肠球菌属23S 
rRNA基因和铜绿假单胞菌oprI基因及ARGs基因丰度 

呈显著负相关关系(P<0.05), 这可能与反硝化作用导致 

的快速转化有关 [65,66], 但其本身并不代表能直接抑制 

这些微生物, 而硝态氮与肺炎克雷伯菌rcsA基因、产 

气荚膜梭菌cpa基因的丰度无相关性(P>0.05), 这可能 

与病原微生物对氮源代谢偏好性差异有关 [67], 后续有 

待更多的研究证明这一结论. 上述病原菌与ARGs基因 

丰度与其土壤理化性质之间的相关性差异暗示氮素形 

态的差异对病原菌和ARGs的传播具有选择性调控 

作用. 
研究进一步揭示了ARGs与病原菌基因间的协同 

进化关系. ermB、sul1和tetM基因之间以及与整合酶基 

因intl-1的显著正相关性(P<0.01), 表明整合子介导的水 

平基因转移可能在多药抗性传播中起核心作用 [68]. 病 

原菌基因与ARGs的强协同关系(P<0.01)提示共选择压 

力机制的存在: 一方面, 病原菌可通过外排泵系统同时 

抵抗抗生素和宿主免疫攻击 [69]; 另一方面, 抗生素与消 

毒剂(如暴雨径流中季铵盐类污染物)的复合暴露可能 

通过共同耐药靶点(如ermB核糖体甲基化酶)驱动协同 

选择 [70~72]. 这些发现为“One Health”框架下病原菌与抗 

性基因共进化理论提供了新的环境证据, 并提示污染 

治理需同步控制营养盐输入和消毒剂滥用, 以阻断 

ARGs-病原菌协同传播的级联效应.  

表 2 郑州市2020~2022年7~8月肠道传染病发病数统计 a) 

Table 2 Statistics on the number of intestinal infectious disease cases in Zhengzhou during July–August 2020–2022 

年份 病种 7月发病数(人) 8月发病数(人) 

2020年 

霍乱 0 0 

痢疾 39 23 

伤寒+副伤寒 0 1 

甲肝 1 0 

戊肝 2 1 

手足口病 146 2442 

合计 188 2467 

2021年 

霍乱 0 0 

痢疾 31 16 

伤寒+副伤寒 0 1 

甲肝 0 3 

戊肝 4 3 

手足口病 1014 233 

合计 1049 256 

2022年 

霍乱 0 0 

痢疾 28 20 

伤寒+副伤寒 0 0 

甲肝 0 2 

戊肝 7 3 

手足口病 2221 2193 

合计 2256 2218 

a) 数据来源: 郑州市卫生健康委员会  
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4 结论 

本研究通过宏基因组和qPCR等分析揭示了极端 

暴雨事件对城市环境中病原菌与抗生素抗性基因分布 

的时空动态及关键环境驱动因子. 宏基因组检测到水 

体机会致病菌(如Pseudomonas cichorii)丰度显著提升 

(>30%), qPCR则精准量化了铜绿假单胞菌(oprI基因) 
在医院的特异性富集(暴雨后提升丰度增加两个数量 

级). 宏基因组分析鉴定出25类ARGs, 其中水体环境中9 
类抗生素抗性基因(如氨基糖苷类、β-内酰胺类)丰度 

增幅超过30%, qPCR定量进一步证实ARGs存在“时间 

滞后效应”, 灾后一年水体中sul1和intl-1基因丰度反超 

即时水平47~116倍. 整合子介导的水平基因转移是核 

心扩散途径(intl-1与sul1协同性r 2=0.79), 且NH 4 
+-N和 

DOC与微生物增殖显著相关. 尽管环境病原体载量增 

加, 城市公共卫生体系有效阻断了暴雨后胃肠道传染 

疾病的爆发. 研究结果为极端气候事件下的微生物安 

全防控提供了多维度科学依据, 支撑“One Health”框架 

下的环境与微生物互作理论.    
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Spatio-temporal responses of urban pathogenic 
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rainfall events: a case study of the severe rainstorm in 
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With the intensification of extreme rainfall events under global warming, flood induced public health risks, such as the 
spread of pathogenic microorganisms and antibiotic resistance genes (ARG) are becoming increasingly prominent. 
However, previous studies have mostly focused on the short-term outbreaks of pathogenic microorganisms and ARGs after 
floods, with limited attention to their long-term persistence, spatiotemporal distribution, and associations with urban 
functional zones. Additionally, the mechanism by which environmental factors indirectly influence ARGs dissemination 
through modulation of microbial community structure remain poorly understood. This study, centered on the Extreme 
Storm Event on 20 July of 2021 in Zhengzhou, employed qPCR, metagenomic sequencing, and correlation analysis to 
construct an integrated framework linking environmental perturbation, microbial response, and ARG transmission. The 
results provide a systematic depiction of the spatiotemporal dynamics of pathogens and ARGs in urban environments 
following the extreme rainfall.  

qPCR results revealed a 168-fold increase (P<0.05) in the oprI gene of Pseudomonas aeruginosa in hospital-adjacent 
areas, where ARG abundance was one to two orders of magnitude higher than in other zones (P<0.05). A notable “time–lag 
effect” was also observed, with sul1 and intl-1 gene abundances in water samples one year later exceeding their immediate 
post-rainstorm levels by 47–116 times (P<0.05). Correlation analysis identified strong positive correlations between the 
integron gene intl-1 and sul1, ermB, and tetM gene abundance (r>0.71, P<0.01), suggesting its critical role in ARG 
propagation. Furthermore, ammonium nitrogen (NH 4 

+-N) and dissolved organic carbon (DOC) were found to co-regulate 
microbial metabolic activity, facilitating cross-niche ARG migration (r=0.62–0.78).  

Metagenomic sequencing identified 30 pathogenic microorganisms (25 bacteria and 5 fungi) with high relative 
abundance across three typical habitats (green spaces, farmlands, and water bodies). In aquatic environments, the total 
abundance of pathogenic bacteria increased by 19.12%, with opportunistic pathogens such as Pseudomonas cichorii 
increasing by over 30%. A total of 25 ARG types were detected, and the extreme rainfall event significantly elevated the 
total ARG abundance across all three habitats (P<0.01), with the most pronounced increase (22.79%) observed in water 
bodies. Specifically, the abundances of 9 ARG categories (e.g., aminoglycoside and β-lactam resistance genes) increased 
by more than 30% (P=0.001) in aquatic environments. Farmland ecosystems exhibited similar trends, particularly in 
macrolide and bicyclomycin-like ARGs. These results indicate that extreme rainfall events may accelerate the spread and 
diffusion of pathogenic microorganisms and ARGs in the environment, posing a potential threat to public health security. 

Despite these microbial shifts, reported incidences of urban cholera and dysentery remained stable (P>0.05), suggesting 
the effectiveness of multi-level public health interventions. Overall, this study elucidates the spatiotemporal dynamics and 
environmental drivers of potential pathogens and ARGs after extreme rainfall events. The findings offer critical insights for 
“One Health” based risk management, support functional urban zoning and targeted management of antibiotic resistance 
pollution, and contribute to the development of climate-resilient and health-conscious cities. 

extreme rainfall, pathogenic microorganisms, antibiotic resistance genes, spatiotemporal differentiation, 
environment 
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