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摘 要： 本研究在沿海地区采集不同空气质量指数（AQI）下的大气生物气溶胶样品，结合实时荧光定量 PCR 和高通量

测序技术，系统解析了总 DNA 与细菌 DNA 浓度、抗生素抗性基因（ARGs）与重金属抗性基因（MRGs）的分布特征及微生

物群落结构，阐明沿海大气生物气溶胶污染特征及其对空气质量变化的响应规律。结果表明，生物气溶胶总 DNA 与细

菌 DNA 浓度在 AQI为良时最高（分别为 66.67 和 29.83 ng/m3），而微生物 α多样性在中度污染条件下达到峰值。ARGs 浓

度在空气质量转好过程中显著上升，且与 O3、NO2浓度呈显著正相关，表明其可能主要存在于细颗粒物表面或受外源输

送影响；MRGs 分布则与细菌 DNA 变化趋势高度同步（R=0.88），表明其可能多存在于细菌胞内。细菌群落以变形菌门

占绝对优势，其结构随 AQI 等级变化而显著分异。本研究揭示了沿海大气生物气溶胶污染特征及其对空气质量变化的

响应机制，为沿海区域生物气溶胶健康风险评估与污染防控提供了科学依据。
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生物气溶胶是指含有生物组分的气溶胶颗粒

物，这些生物组分既包括细菌、真菌、病毒等微生

物，也包括抗性基因、细胞结构组分等［1-6］。生物气

溶胶通过呼吸暴露可对人体健康造成负面健康效

应，如呼吸系统疾病、传染性疾病等［7-10］。近两年，

COVID-19 大规模暴发导致全球一千多万人死亡，

而很多研究指出这和新冠病毒以气溶胶的形式传

播有关［11-13］。除了微生物自身，许多细菌和真菌还

可分泌内毒素、外毒素、葡聚糖、过敏原等毒性更强

的副产物［14-17］。例如，细菌破裂时释放的结构组分

内毒素是诱导哮喘的重要致病因子［18］，而真菌破裂

时释放的葡聚糖由于可被人体免疫细胞特异性识

别并激活免疫系统，是导致和增强呼吸道炎症反应

的重要成分［19］。粒径小的生物气溶胶可在大气中

悬浮较长时间，并进行远距离的扩散和传输［3］。此

外，大气中的微生物气溶胶可通过吸收和散射太阳

辐射，并作为云凝结核或冰核参与云物理过程，从

而对区域乃至全球气候系统产生重要影响［11-14］。

因此，作为大气气溶胶的重要组成部分，生物气溶

胶在国家生物安全、公共卫生、大气环境等领域具

有重大国家战略需求。

微生物是生物气溶胶中最核心的活性组分，其

群落结构及浓度是评估生物气溶胶环境与健康效

应的关键。大量研究表明，尽管不同地理环境的大

气中存在由变形菌门（Proteobacteria）、厚壁菌门

（Firmicutes）和放线菌门（Actinobacteria）等常见菌

门构成的相对稳定的“微生物背景”［20-22］，但其具体

组成与丰度显著受到时空因素和环境条件的协同

调控。在空间上，地理位置（如沿海与内陆、城市与

乡村）通过影响污染源类型（如海盐飞沫、土壤扬

尘、工业排放等）导致微生物群落分异。例如，青

岛、西安等地大气中虽均以变形菌门为主，但其相

对丰度因陆源或海洋源影响强度不同而存在差

异［21-23］。在时间尺度上，季节更替引起温度、湿度、
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紫外线辐射等气象因子的变化，直接影响微生物的

存活与繁殖，导致其浓度呈现周期性波动，如青岛

的微生物浓度在秋季较高，而湖州则在夏季达到峰

值［23-26］。这种复杂的时空动态特征不仅反映了微

生物对环境压力的适应与响应机制，也直接关联到

生物气溶胶的最终归宿、致病潜力及气候效应。因

此，厘清特定环境条件下（如不同空气质量）微生物

结构，是准确评估其生态与健康风险的前提。

除了微生物本身，气溶胶携带的抗性基因作

为一种新兴环境污染物，近年来也引发了广泛关

注［27-30］。其中，抗生素抗性基因（Antibiotic Resis‐

tance Genes， ARGs）与重金属抗性基因（Metal Re‐

sistance Genes， MRGs）在多种环境介质中日益累

积，对全球公共健康构成潜在威胁［31-33］。尤其

是，环境中重金属的持久性污染不仅直接选择出

MRGs，更可能通过共选择（Co-selection）效应（如

共同位于可移动遗传元件上、或存在协同抗性机

制等）驱动 MRGs 与 ARGs 的协同进化与传播，从

而导致多重抗性微生物（Multi-drug Resistant Or‐

ganisms）的出现［33-35］。这一风险在多种环境中

已得到印证。例如，已有研究在河水、沉积物以

及大气颗粒物中频繁同时检测到 ARGs 与 MRGs

的共存，揭示了二者在环境中协同扩散的普遍性

与潜在风险［27，36-38］。目前，ARGs 与 MRGs 在土

壤、水体中的研究较多，而在大气环境中的分布

特征、来源及驱动机制仍缺乏系统认识，尤其是

在海陆交互作用显著的沿海区域。

青岛作为典型沿海城市，大气环境同时受海

洋与陆源影响，其生物气溶胶的分布可能具有独

特性。然而，目前关于沿海地区不同空气质量条

件下大气生物气溶胶中 ARGs 与 MRGs 的分布特

征及驱动因素仍缺乏系统认识。基于此，本研究

选取青岛沿海站点，于 2024 年 11 月至 2025 年 1 月

针对不同空气质量指数（Air Quality Index，AQI）

等级开展连续采样，综合利用实时荧光定量 PCR

和高通量测序技术，旨在：（1）阐明沿海大气生物

气溶胶中 ARGs、MRGs、细菌群落组成与分布特

征 ；（2）揭 示 抗 性 基 因 绝 对 丰 度 与 PM2.5、PM10、

SO2、NO2、O3、CO 等主要大气污染物浓度之间的

相关性；（3）探讨空气质量变化对生物气溶胶组成

的潜在影响。研究结果有望为科学评估沿海城市

大气微生物污染水平、揭示抗性基因的环境归趋

及其健康风险提供关键的数据支撑和理论依据。

1　  材料与方法

1.1　   研究区域与样品采集

本研究在山东省青岛市开展。青岛市地处山

东半岛东南部，属温带季风气候，大气环境同时受

内陆与海洋系统的显著影响。采样点位于鳌山湾

海域附近（120°41′14′′ E，36°22′43′′ N），距海岸线约

500 m，该采样点能有效捕捉海陆交汇区域大气污

染的典型特征。样品于 2024 年 11 月至 2025 年 1 月

采集。依据环境监测站发布的实时空气质量指数

（AQI），本研究系统采集了 6 个不同污染等级下的

大气生物气溶胶样品，具体包括：优（AQIG，AQI≤ 

50；n=25）、良（AQIM，51≤AQI≤100；n=23）、轻度污

染（AQIUSG，101≤AQI≤150；n=39）、中 度 污 染

（AQIU，151≤AQI≤200；n=29）、重度污染（AQIVU，

201≤AQI≤300；n=20）和 严 重 污 染（AQIH，AQI≥ 

301；n=20）。采样使用大流量生物气溶胶采样器

（HighBioTrap，P‒1000，北京鼎蓝科技有限公司），采

样流速设定为 1000 L/min。为保证样品代表性并获

取足量生物 DNA，同一 AQI 下至少 3 个采样器同时

采集大气样品，每个样品连续采集 2 h。采样期间同

步记录 PM2.5、PM10、SO2、NO2、O3、CO 等常规污染

物的浓度，以及环境温度、湿度等参数。最终，选取

了采样期间能够完整覆盖从中度污染（AQIU）转变

为优（AQIG）过程的连续样品进行后续的分子生物

学分析。采集的样品立即置于-20 ℃条件下保存。

1.2　   DNA提取与高通量测序

本 研 究 分 别 使 用 PowerWater® DNA Isolation 

Kit （MO BIO Laboratories， 美国加利福尼亚州卡尔

斯 巴 德）试 剂 盒 和 Bacteria DNA Kit（D3350 ‒ 01，

OMEGA）分别提取颗粒物样品中的总 DNA 和细菌

DNA，具体提取过程参考已经发表的文献［2，6］。

本研究分析的总 DNA，为样品中细菌、真菌、花粉、

病毒、植物残体等的 DNA 总和。以总 DNA 提取为

例，首先将滤膜置于 5 mL 试管中，加入 1 mL 预热的

PW1（强裂解试剂），然后在 65 °C 的超声水浴中孵

育 30 min，接着以 4 000×g 离心 1 min。避开试管底

部的沉淀，将上清液转移至洁净的 2 mL 收集管中。

其次，向悬浊液中加入 200 μL PW2 溶液，以去除腐

殖酸、细胞碎片和蛋白质等非 DNA 有机及无机物

质。在 4 °C 下孵育 5 min 后，再次以 13 000×g 离心

样品 1 min。后续提取步骤按照标准的 MO-BIO 

PowerWater® DNA 分离协议进行。最后，从每个样
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本中保留 60 μL 溶液，用于后续的 DNA 定量和扩

增。所有样本的操作均在生物安全柜中进行 。

提 取 的 DNA 浓 度 用 荧 光 仪（Version4.0， Invitro‐

gen，美国加利福尼亚州卡尔斯巴德）检测，并利

用 Illumina 测序平台（上海美吉生物医药科技有

限公司）分析微生物的物种组成和相对丰度，具

体方法参考已经发表的文献［6］。qPCR前引物为

5’-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3’，后引物为 5'

-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3’。50 µL的 qPCR

的反应体系：5 μL DNA 模板，1 μL 超纯 dNTPs（浓度

各为 10 μmol/L），1 μL 探针（浓度为 10 μmol/L），1 

μL 前引物（浓度为 10 μmol/L），1 μL 后引物（浓度为

10 μmol/L），5 μL 10×Taq Reaction Buffer，最 后 加

RNase-free ddH2O 补齐到 50 μL。 qPCR 的反应条

件：第一阶段，95 ℃ 2 min（1 个循环）；第二阶段，

95 ℃ 15 s，60 ℃ 1 min，然后 72 ℃ 2 min（40 个循

环）；第三阶段，72 ℃ 10 min（1 个循环）。原始测序

数据使用 QIIME2 和 DADA2 软件进行质量控制，

OTU 聚类的阈值设为 97%。

1.3　   抗性基因分析

本研究采用实时荧光定量 PCR（Quantitative 

Real-time PCR， qPCR）技术，对目标抗生素抗性基

因（Antibiotic resistance genes， ARGs）和重金属抗

性基因（Metal resistance genes， MRGs）进行分析。

实验选用 SYBR Green 荧光染料法，针对 8 类常见

ARGs（涵盖磺胺类、四环素类、β-内酰胺类等）及 5

类 MRGs（铜、锌、镉等重金属）设计特异性引物。通

过将含有目标基因片段的标准质粒进行梯度稀释，

构建标准曲线，以实现对样品中目标基因拷贝数的

精确定量。最终，抗性基因的丰度以每立方米空气

中所含的基因拷贝数（copies/m3）表示。本研究中分

析的 ARGs，其引物设计均参考已经发表的文献

［39-47］，MRGs 引 物 设 计 参 考 已 经 发 表 的 文 献

［48-60］。

1.4　   数据分析

本研究所有统计分析均在 R 语言（v4.0.3）中完

成，主要分为 3 种：（1）基于 Pearson 相关性分析抗性

基 因 相 对 丰 度 与 大 气 污 染 物 浓 度（PM2.5、PM10、

SO2、NO2、O3、CO）之间的线性关联；（2）基于 Bray-

Curtis 距 离 矩 阵 进 行 主 坐 标 分 析（Principal Co-

ordinates Analysis， PCoA），揭示不同 AQI 等级下微

生物群落结构的差异；（3）通过计算 Chao1 指数（物

种丰富度）和 Shannon 指数（物种多样性及均匀度）

来评估微生物群落的 α多样性。

2　  结果与讨论

2.1　   不同 AQI 条件下沿海大气生物气溶胶中的

DNA分布特征

本研究系统分析了不同 AQI 等级下沿海大气

生物气溶胶中总 DNA、细菌 DNA、抗生素抗性基因

（ARGs）及重金属抗性基因（MRGs）的分布特征。

如图 1 所示，细菌 DNA 与总 DNA 浓度变化趋势基

本一致，均在 AQI 重度污染时降至最低（分别为 4.0

与 17.33 ng/m³），随后随空气质量改善逐渐上升，并

于 AQI 为良时达到峰值（29.83 与 66.67 ng/m³）。大

气颗粒物中 DNA 既可以来源于细菌、真菌，也可来

源于浮游植物碎片、原生动物等［61］。不同空气质量

下的风速、湿度、光照、边界层等均有差异，这些差

异 可 导 致 不 同 的 微 生 物 、碎 片 DNA 总 量 的

差异［62-63］。

如图 1 所示，ARGs 浓度随 AQI 变化呈现波动

上升趋势。从中度污染至重度污染阶段，其浓度由

4.5×105 copies/m3 至 8.1×105 copies/m3，严重污染时

降至 6.8×105 copies/m3；而在空气质量由重度污染

逐步转为优良的过程中，ARGs 浓度持续上升至

1.0×106 copies/m³，增幅约 50%。这一变化可能与大

气湿度、颗粒物浓度及其外源输入等有关。已有研

究表明，高湿环境及室外大气中 ARGs 浓度普遍较

高［64-65］。浓度则在 AQI为优时最低（2.0×10³ copies/

m³），于 AQI为良时达到峰值（2.7×10⁴ copies/m³），整

体变化趋势与 ARGs 相反，提示二者在环境中的赋

存形式与驱动机制存在差异。尤其是，ARGs 浓度

变化与细菌 DNA 无明显同步性，而 MRGs 浓度则与

细菌 DNA 变化高度一致，表明 MRGs 主要存在于细

菌细胞内，而 ARGs 除胞内分布外，可能亦以游离态

形式存在。这一结果与 Xie 等［66］关于大气抗性基

因主要呈胞内分布的研究结论有所差异，可能与本

研究区域的气候特征及污染源组成有关。

此外，细菌 DNA 在总 DNA 中的占比随 AQI 变

化差异显著：AQI 为优时占比最低（8.70%），而在严

重 污 染 与 轻 度 污 染 条 件 下 分 别 升 至 67.29% 与

50.02%。该趋势与 Zhang 等［67］在雾霾天气中观测

到的细菌相对丰度激增现象一致，说明污染天气可

能促进某些以硝酸盐、硫酸盐为营养的细菌增殖。

同时，MRGs 与 ARGs 的比值在 AQI 为优时最低

（0.20%），于 良 与 中 度 污 染 时 分 别 达 到 3.89% 与
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3.39%。上述结果表明，AQI 虽可反映常规污染物

水平，但不能完全代表生物气溶胶的浓度与组成

特征。

在图 2 和表 1 中，不同空气质量条件下，PM2.5、

PM10、SO2、NO2、O3、CO 等常规污染物浓度与生物

气溶胶中细菌 DNA、总 DNA 及 MRGs 浓度的相关

性较弱（R＜0.5）。例如，总 DNA 浓度与 SO2 等污染

物无显著关联，与已有研究结果一致［63］。但是，

ARGs 浓度与空气质量指标、常规污染物的相关性

最为显著，其中与 O3 和 NO2 的相关性最高，相关系

数分别达 0.72 和 0.65。这一现象可能涉及光化学过

程驱动的间接筛选与物理输送双重机制。一方面，

NO2作为 O3形成的关键前体物，其浓度升高往往伴

随着活跃的光化学反应。O3 的强氧化性可能对大

气微生物施加选择性压力，通过诱导氧化应激反

应，富集了具有更强细胞膜屏障或抗氧化修复机制

的抗性细菌种群。另一方面，由 SO2、NOx及挥发性

有机物（VOCs）经光化学转化生成的大量二次气溶

胶，具有巨大的比表面积，能够高效吸附来自土壤、

水体等环境的细菌（包括已被富集的抗性细菌）及

游离态 ARGs，形成稳定的“微生物‒化学复合体”。

这些复合体颗粒不仅延长了 ARGs 在大气中的停留

图1　不同 AQI条件下沿海大气中 DNA 分布特征

Fig. 1　Distribution characteristics of DNA in coastal atmosphere under different AQI conditions
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时间，还使其随气流扩散时，在空间分布上与 O3、

NO2 等光化学污染指标高度同步，从而在统计学上

表现为显著的正相关性。进一步分析显示，细菌

DNA、总 DNA 与 MRGs 两两之间均具有高度相关

性（R=0.88），表明三者浓度变化趋势基本同步，

MRGs 可能主要赋存于细菌细胞内，其分布受细菌

主导。相比之下，ARGs 与细菌 DNA、总 DNA 及

MRGs 的相关性适中（R=0.53~0.63），虽呈正相关，

但显著低于其与 O3、NO2 的相关性。这一差异说

明，空气质量变化对细菌 DNA 浓度的影响较为直

接，而对 ARGs 与 MRGs 的影响机制不同；ARGs 的

分布可能不仅受细菌调控，还受到其他非生物因素

（如气相化学反应、外源输入等）的影响。

2.2　   不同 AQI 条件下沿海大气中抗性基因的种类

和浓度

沿海大气生物气溶胶中检测到了 8 大类抗生

素中的 40 多种 ARGs。其中，检测到的 ARGs 主要

为磺胺类药物（如 sul1， sul2 和 sul3）、四环素（如

tet32 和 tetD）、万古霉素（如 vanB）、大环内酯类抗生

素（如 ermA 和 ermB）、β -内酰胺酶（如 blaTEM 和

blaCTX-M1）、喹诺酮（如 qepA）等。如图 3a 所示，

blaTEM、ermF 在所有 AQI 等级下均被检出，且相对

丰度最高。这与之前青岛沿海大气中四环素类

ARGs 占比最高的研究结果一致［68］，在天津、北京

等地区大气中也发现 blaTEM 为优势 ARGs［65，69］。

blaTEM 常见宿主为革兰氏阴性菌（如肠杆菌科），可

能主要来源于医疗废水及畜禽养殖［65］。在检出的

高丰度 ARGs中，sul1（磺胺类）常与可移动遗传元件

关联，宿主以变形菌门为主，多来源于养殖和生活

污水［30］。此外，intI1（整合酶基因）在各 AQI 样品中

丰度分布较为均匀，未表现出随污染水平变化的显

著波动。从 ARGs 种类数来看，其相对丰度并未随

表1　不同 AQI条件下的污染物和气象参数

Table 1　Pollutants and meteorological parameters under different AQI conditions

空气质量指标

温度/℃

湿度/级

风向

风力/级

气压/hPa

PM2.5/（μg/m3）

PM10/（μg/m3）

SO2/（μg/m3）

NO2/（μg/m3）

CO/（mg/m3）

O3/（μg/m3）

优

4

37

西风

2

1 024

22

44

14

24

0.5

80

良

-1

70

东风

2

1 027

66

115

22

60

1.6

11

轻度污染

1

58

东风

2

1 027

76

108

20

49

1.5

24

中度污染

3

84

西风

1

1 026

126

195

48

100

2.3

14

重度污染

1

88

西南风

1

1 028

157

204

44

90

2.7

10

严重污染

0

78

西风

2

1 025

191

311

40

112

2.5

19

图2　AQI等指标与沿海大气 DNA 含量的相关性

Fig. 2　The correlation between AQI (together with other parameters) and the atmospheric DNA content
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空气污染加剧而增加，反而一些 ARGs（如 blaCTX-

M1、blaTEM 和 ermF）在空气质量优良时最多，重度

污染时最少。这一趋势支持“空气质量恶化可能抑

制 ARGs 传播”的观点［70］。尤其是，不同 AQI 条件

下 ARGs 的类别组成相似，这些大气中的 ARGs 可

随气溶胶进入人体呼吸系统，构成了潜在的抗性基

因库［70］。

沿海大气生物气溶胶中检测到了 5 类重金属

（铜、锌、镉等）中的 20 多种 MRGs。MRGs 的分布

如图 3b 所示。其中，merP（汞）和 pcoA（铜）在 6 种

AQI 条件下均呈现较高丰度。这些重金属抗性基

因在厦门大气颗粒物及电子回收厂周边空气中

亦有报道［27-28］。 merP 常见于假单胞菌属等，可

能与煤炭燃烧及金属冶炼有关［27］。 pcoA 广泛存

在于土壤和水体细菌中，主要来源于工业排放及

含铜杀菌剂使用［28］。青岛冬季供暖及沿海工业

活动也可能是其重要来源。值得注意的是 ，与

pcoA 同属铜抗性基因的 pcoB、pcoC 等基因在本研

究中均未检出。此外，merA、merB 等 MRGs 在多

数 AQI 条件下丰度较为均一，这些基因可能成为

冬季沿海大气中常见的背景型抗性基因。从整

体组成来看，不同 AQI 条件下 MRGs 的种类组成

相似度较高（Bray-Curtis 相似性＞0.75），表明空气

质量变化对其多样性影响不大。该结果与部分

研究中 copA 等基因丰度与对应重金属浓度显著

相 关 的 结 论 有 所 不 同［50，54］。 这 也 表 明 不 同

MRGs 对环境因子的响应机制可能存在差异。在

沿海大气中，MRGs 的分布可能更多受源特征和

微生物群落结构调控 ，而非单纯由污染物浓度

驱动。

2.3　   不同 AQI 条件下沿海大气中细菌的群落结构

特征

OTU 分析表明，6 种 AQI 条件下细菌群落共有

OTU 比例仅为 0.6%，说明不同空气质量条件下细菌

群落结构差异显著（图 4）。Alpha 多样性分析显示，

空气质量为优、良时，observed_species 数与 Chao1

指数最高，表明物种丰富度最大；同时 Shannon 指数

与 Simpson 指数也高于其他污染等级，说明此时物

种分布更为均匀，群落多样性最高。Beta 多样性分

析（PCoA 与 NMDS）进一步证实，不同 AQI 条件下

样品间微生物组成具有明显分离，这与极低的共有

OTU 比例相一致。

在门水平上，变形菌门（Proteobacteria）、放线

菌 门（Actinobacteria）和 拟 杆 菌 门（Bacteroidetes）

图3　不同 AQI条件下沿海大气中 ARGs（a）和 MRGs（b）的热图分析

Fig. 3　Heatmap analysis of ARGs (a) and MRGs (b) in coastal atmosphere under different AQI conditions
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图4　不同 AQI条件下沿海大气中细菌气溶胶的特征

Fig. 4　Characteristics of bacterial aerosols in coastal atmosphere under different AQI conditions

7



地   球   与   环   境

为各 AQI 条件下的优势菌门（图 5）。其中，变形

菌门相对丰度普遍超过 80%，在轻度污染条件下

可达 95% 以上，这与常州、石河子及北海等地的

相关研究结果基本一致［71-73］。在门水平上，变形

菌门（Proteobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）、蓝

细菌门（Cyanobacteria）及浮霉菌门（Planctomyce‐

tes）均为海洋环境中的优势菌门，其中变形菌门

和蓝细菌门被报道可作为多种 MRGs（如抗铜、抗

镉基因）的潜在宿主［70］。在空气质量为良时，蓝

细 菌 门（Cyanobacteria）和 酸 杆 菌 门（Acidobacte‐

ria）的相对丰度略高于其他 AQI，可能与采样期

间的温度等环境因子有关。聚类分析显示，重度

污染与严重污染条件下的细菌群落结构最为接

近，而空气质量为良的样品在聚类中距离最远，

表明其群落组成具有较高的特异性。在属水平

上，本研究所检出的水杆菌属（Aquabacterium）、

沉积杆菌属（Sediminibacterium）及柄杆菌属（Cau‐

lobacter）等均在海洋环境中常见［26］，这表明沿海

大气细菌群落可能受到海洋源输入的影响。这

些海洋来源菌属的存在，结合本研究中 merP（抗

汞）、pcoA（抗铜）等 MRGs 在各类 AQI 条件下均保

持较高丰度的结果，表明海洋源微生物也可能作

为沿海大气中 MRGs 的重要载体。在空气质量为

良时，芽单胞菌 Y27（Blastomonas sp. Y27）等菌种

的丰度显著升高，该条件下微生物种类与总量均

较丰富，这与前述细菌 DNA 与总 DNA 浓度在该

图5　不同 AQI条件下沿海大气中细菌在门（a）和种（b）水平的聚类分析及相对丰度

Fig. 5　Cluster analysis and relative abundance of bacteria in coastal atmosphere at the phylum (a) and species (b) levels under different 

AQI conditions
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条件下最高的结果相符，进一步印证了物种丰富

度与生物量之间的正相关关系。

本研究发现沿海大气生物气溶胶浓度及微

生物多样性随 AQI 变化呈非单调趋势，在 AQI 为

良条件下最高。这可能与该阶段温湿度等气象

条件更利于微生物存活与扩散有关；而在重度污

染条件下，高浓度颗粒物可能对微生物活性产生

抑制，导致生物气溶胶浓度下降。此外，ARGs 浓

度在空气质量改善过程中持续上升，说明其可能

主要存在于细颗粒物表面，不易随粗颗粒沉降，

或受到局地污染源（如污水处理、畜禽养殖）及区

域传输的影响。细菌 DNA 与 MRGs 浓度变化高

度同步，表明 MRGs 主要携带于细菌群落内，且细

菌群落对空气质量变化响应最为敏感。与内陆

环境相比，沿海大气的高湿度与高盐分条件可能

显著改变气溶胶的吸湿性、相态及微生物生理活

性，进而影响抗性基因的环境行为与扩散特征。

3　  结论

本研究通过分析青岛地区不同 AQI 条件下

大 气 生 物 气 溶 胶 的 污 染 特 征 ，得 出 以 下 主 要

结论：

1）生物气溶胶总 DNA 与细菌 DNA 浓度在

AQI 为良时最高，微生物 Alpha 多样性也在 AQI

为良时达到峰值 ，而在重度污染条件下受到抑

制，表明生物气溶胶的浓度与多样性并非与 AQI

呈简单线性关系，中度污染天气可能具有较高的

微生物扩散风险。

2）抗生素抗性基因浓度在空气质量由差转

优的过程中显著上升，且与 O3、NO2 浓度呈显著

正相关（R 分别为 0.72 和 0.65），提示 ARGs 与 O3

的正相关关系暗示了光化学过程或二次气溶胶

形成可能影响了 ARGs 的赋存状态；同时，其浓

度在空气质量转好时仍较高，提示可能存在局地

或区域性的持续源输送，这需要结合气团轨迹模

型 在 未 来 研 究 中 验 证 。 重 金 属 抗 性 基 因

（MRGs）分布则与细菌 DNA 浓度变化高度同步

（R=0.88），说明其可能主要存在于细菌胞内，且

受细菌群落结构调控。

3）细菌群落以变形菌门为绝对优势类群，

其结构在不同 AQI 条件下差异显著；属水平上食

酸菌属（Acidovorax）在所有条件下均为最优势菌

属。 MRGs 与 ARGs 的分布趋势存在差异，说明

二者在环境中的赋存机制与驱动因素可能不同。

本研究系统揭示了青岛沿海大气生物气溶

胶污染特征及其对空气质量变化的响应规律，为

温带季风气候区受海陆交互影响的沿海城市大

气微生物污染防控与公共健康风险评估提供了

科学依据。未来需结合气象要素、污染源解析及

微生物活性等因素开展长期定位观测，进一步阐

明抗性基因的环境行为、传输途径与生态健康

效应。
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Characterization of Atmospheric Bioaerosol Pollution and Its Response to Air 

Quality in a Coastal Region

HE Wuchao1, WANG Xiaosong1, XU Yihang1, ZHOU Xuedong1,2,*, WU Yan1

(1. School of Environmental Science and Engineering, Shandong University, Qingdao Shandong 266237, China; 

2. Assets and Laboratory Management Office, Shandong University, Qingdao Shandong 266237, China)

Abstract: This study collected atmospheric bioaerosol samples under different Air Quality Index (AQI) levels in a coastal area. 

By integrating real-time quantitative PCR and high-throughput sequencing techniques, we systematically analyzed the 

distribution characteristics of total DNA, bacterial DNA, antibiotic resistance genes (ARGs), and metal resistance genes 

(MRGs), alongside the microbial community structure. This analysis elucidates the pollution characteristics of coastal 

atmospheric bioaerosols and their response patterns to changes in air quality. The results showed that the concentrations of 

total DNA and bacterial DNA were highest under good air quality conditions (66.67 and 29.83 ng/m³, respectively), while 

microbial α -diversity peaked under moderate pollution. Notably, the concentration of ARGs increased significantly as air 

quality improved, exhibiting strong positive correlations with O ₃ and NO ₂ levels. This finding suggests that ARGs may 

primarily exist on the surface of fine particulate matter or be influenced by external transport mechanisms. Conversely, the 

distribution of MRGs was highly synchronized with variations in bacterial DNA concentration (R=0.88), suggesting their 

predominant intracellular occurrence within bacteria. The bacterial community was overwhelmingly dominated by 

Proteobacteria, with its structure varying significantly across different AQI levels. This study reveals the pollution 

characteristics of coastal atmospheric bioaerosols and their response mechanisms to air quality changes, thereby providing a 

scientific basis for health risk assessment and pollution control of bioaerosols in coastal regions.

Keywords: bioaerosol; air quality; antibiotic resistance genes (ARGs); metal resistance genes (MRGs); bacteria
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