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城市不同环境空间下PM2.5 及表层土壤细菌群落结构差异性

研究*

叶子葳1,2,文建辉3,卢德林4,林清钰1,陈春强1,霍 强1,龙腾发1**

(1.广西师范大学环境与资源学院,广西桂林 541004;2.崇左市广西花山景区管理委员会,广西崇左 532200;3.广西壮族自治

区桂林生态环境监测中心,广西桂林 541199;4.广西师范大学后勤保障处,广西桂林 541004)

摘要:为探究不同环境空间下空气微生物的组成特征和来源,在桂林城区与市郊选择8类典型的人类活动环境

空间,分别采集大气细颗粒物(PM2.5)及表层土壤样本,利用高通量测序技术分析样本的细菌群落结构。结果

表明:在不同环境空间下,PM2.5 样本间的细菌群落结构差异性较小,表层土壤则表现出较明显的城区与市郊

差异性,同一采样点的PM2.5 与表层土壤也表现出较大的差异性。PM2.5 与表层土壤中的主要细菌门为变形

菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)、拟杆菌门(Bacteroidetes)及厚壁菌

门(Firmicutes),其相对丰度总和超过80%。各个环境空间中的微生物群落差异均表明人类活动对微生物群

落的影响较大。此外,不同环境空间中的优势菌属也有所不同,这与环境的特点、细菌的生态功能相关。PM2.5
中的优势菌属为异样根瘤菌属(AllorhizobiumNeorhizobiumPararhizobiumRhizobium)、假双头斧形菌属

(Pseudolabrys)、甲基杆菌属(Methylobacterium)和不动杆菌属(Acinetobacter),而表层土壤中的优势菌属为

鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)、异常球菌属(Deinococcus)、马赛菌属(Massilia)和酸杆菌门(Acidobacte-
ria)下的Subgroup_6属。
关键词:PM2.5;表层土壤;细菌群落结构;来源分析;高通量测序
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  世界卫生组织认为,空气中细菌浓度为700-
1

 

800
 

CFU/m3 时,有发生空气感染的危险[1]。空气

中的微生物可通过尘埃、飞沫传播,增加人们呼吸道

感染、哮喘、皮肤过敏症、慢性肺部疾病和心血管疾病

等的发病率[2]。微生物的生存需要载体、养分及水分

等,干洁大气并非微生物的栖息场所。大气细颗粒物
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(PM2.5)作为主要的空气污染物,具有粒径小、比表面

积大等特点,微生物易富集在其表面,对环境质量产

生严重影响[3]。据已有研究报道,降雨能促进微生物

从土壤释放到空气中,具体来说,雨滴在撞击土壤表

面时会形成气溶胶(悬浮水滴),而每滴雨滴都能将土

壤表面0.01%的细菌转移至空气中[46]。

  大气中的微生物通常是由动植物、土壤和天然水

体等载体释放[7]。韩一超等[8]研究表明,猪舍内微生

物气溶胶与猪粪便中的微生物组成存在较高的相似

性。程晓亮等[7]研究指出,猪舍空气中的细菌丰富度

和多样性呈现出季节性变化趋势,并在优势菌属中发

现了大量潜在动物病原菌。Yang等[9]研究认为,城
市污水处理厂空气中22.5%的病原体来源于污水。

A2O工艺污水处理厂的板框脱水间细菌气溶胶对人

体存在非致癌风险[危害熵值(HQ>1)],需引起重

视[10]。谢雯文等[11]通过研究PM2.5、土壤及叶片等

样本认为,在局部源叶片和土壤中,叶片表面微生物

是空气中微生物的主要潜在源。由于微生物气溶胶

受人类活动及工农业生产等社会因素影响,不同地点

的微生物群落特征有所不同。然而,关于不同环境空

间PM2.5 中细菌群落结构差异性特征的报道相对

较少。

  本研究在桂林城区与市郊选择8类不同的环境

空间,分别采集PM2.5 及表层土壤样本,通过高通量

测序分析样本的细菌群落结构,以研究其差异性特

征,旨在为解析城市近地面微环境大气颗粒物的细菌

来源提供基础数据和科学依据,同时也为区域疾病预

防与空气质量改善等方面提供科学的理论基础。

1 材料与方法

1.1 研究区域

  根据桂林市的城区规划,本研究选取8类典型的

人类活动环境空间,采样点位分布如图1所示(其中

污染水处理厂点位距离城区中心20
 

km,在图中使用

箭头标注),基本覆盖了桂林市区及周边区域,并且点

位尽可能不相邻。采样点位的环境特征、植被覆盖率

与人口密度差异明显,其中鱼塘、山林、园林环境植被

较多,受人类活动影响较小;垃圾中转站、医院、集市、
家禽养殖场、污水处理厂受人类活动影响较大。采样

点环境基本特征如下。

  ①垃圾中转站:位于街道旁,有行人和车辆经过。

  ②园林:以乔木和灌木为主,主要植被为枫树,野
生植物有一年蓬和马齿苋等,采样点附近有育种中

心,栽种着各种盆栽植物。

  ③鱼塘:自然形成的洼地,已被人工改造为水产

养殖场,整个水域自然生长各种水草与小型水生

动物。

  ④医院:选取住院楼旁的区域作为医院样本,此
处人流和车流较多。

  ⑤家禽养殖场:半开放式,占地约1
 

000
 

m2,畜养

鸡、鸭和鹅等家禽超过100只。

  ⑥集市:占地面积约900
 

m2,固定摊位总数约

60个。

  ⑦山林:植被以马尾松纯林为主,天然植被有铁

芒箕、东方蕨、桃金娘和白茅等。

  ⑧污水处理厂:污水日处理量约20
 

000
 

t,处理

工艺为循环活性污泥系统(Cyclic
 

Activated
 

Sludge
 

System,CASS)。

图1 采样点位分布

Fig.1 Distribution
 

of
 

sampling
 

locations

1.2 样本采集

  PM2.5 样本采集:在上述8类典型人类活动环境

空间中,分别使用2台大气综合采样器(KC6120型,
青岛崂山电子仪器总厂有限公司)以100

 

L/min的

流速采集离地1.5
 

m处的PM2.5 样本,采样时间为

2021年12月26日至30日,每次采样时长为3
 

h。
采样前将滤膜放入马弗炉中900

 

℃烘烤2
 

h去除杂

质,放入消毒过的滤膜盒中备用。所有采样器具采样

前都用75%的酒精擦拭,采样完成后将样品滤膜放

置于-20
 

℃冰箱。

  表层土壤样本采集:与PM2.5 样本同时采集,以
大气综合采样器为中心,在半径15

 

m范围内等间距

选择5个点位,采集沉积在地面上的尘土。尽可能保

证每个取样点的采样量一致。取样后用2
 

mm孔径

筛网过筛,去除可见杂质,然后置于无菌采样瓶内送

至实验室,在干冰袋中-78
 

℃储存。
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1.3 DNA提取

  进行实验前,将所使用到的实验器材放入高压灭

菌锅内进行灭菌处理15
 

min(103.43
 

kPa,121
 

℃)。
将待测样本按照OMEGA

 

Soil
 

DNA
 

Kit试剂盒说明

书上的步骤进行DNA提取,将提取的样本置于-20
 

℃条件下保存。使用琼脂糖凝胶电泳检测提取的

DNA的纯度,并用 NanoDrop超微量分光光度计

(NC2000,美国赛默飞世尔科技公司)测量提取的

DNA的数量和质量。

1.4 16S
 

rRNA扩增和高通量测序

  采用带有Barcode的通用引物338F(5'ACTC-
CTACGGGAGGCAGCA3')和 806R(5'GGAC-
TACHVGGGTWTCTAAT3')对细菌16S

 

rRNA
基因的V3-V4区域进行PCR扩增。PCR扩增程

序为①预变性(98
 

℃,5
 

min);②变性(98
 

℃,5
 

min);

③退火(53
 

℃,30
 

s);④延伸(72
 

℃,45
 

s);⑤保持(72
 

℃,5
 

min)。其中,②③④步骤进行25个循环。

  PCR 产物用 DNA 纯化磁珠(VAHTS
 

DNA
 

Clean
 

Beads)进行纯化,并使用 QuantiT试剂进行

定量。将所得的符合标准的DNA文库经等浓度混

合和变性后,通过上海派森诺生物科技股份有限公司

的 NovaSeq平台进行16S
 

rRNA(V3-V4区域)
测序。

1.5 测序数据处理

  通过测序平台对群落目标DNA片段进行双端

测序,根据序列质量进行初步筛查,对问题样本进行

重测、补测。之后根据原始序列Index和Barcode信

息进行文库和样本划分,并去除Barcode序列。按照

QIIME
 

2
 

dada2分析流程对数据进行质控、去噪、去
嵌合体。

1.6 序列分析和数据处理方法

  使用 OriginPro
 

8.5、QIIME
 

2
 

(2019.4)、R脚

本、ggplot2包、ape包、pheatmap包等进行序列数据

分析和可视化。利用QIIME
 

2中的扩增子序列变体

(Amplicon
 

Sequence
 

Varian,ASV)表计算 ASV 水

平的α多样性指数,以Chao1指数表征细菌丰富度,
以Shannon指数表征细菌多样性,以Pielou's

 

even-
ness指数表征细菌均匀度[1214]。利用BrayCurtis
算法进行β多样性分析,并通过主坐标分析方法

(Principal
 

Coordinates
 

Analysis,PCoA)比较样本间

的群落差异[15,16]。

2 结果与分析

2.1 不同环境空间下细菌群落结构特征分析

  对各类环境空间内的PM2.5 和表层土壤中的细

菌群落结构进行深入剖析,其门级分类的详细分布见

图2。图2(a)详尽描绘了不同环境空间下PM2.5 样

本中细菌门的分布特征。结果显示,变形菌门(Pro-
teobacteria,56.0%)、厚壁菌门(Firmicutes,9.8%)、
拟杆菌 门(Bacteroidetes,7.6%)、放 线 菌 门(Acti-
nobacteria,6.3%)及绿弯菌门(Chloroflexi,2.5%)
这5大类菌群共占据细菌总数的82.2%。进一步分

析发现,变形菌门在林地、园林、垃圾中转站及集市等

自然与人为交织的环境中呈现出较高的相对丰度,具
体范围为63.7%-65.8%,其在鱼塘(60.3%)、医院

(53.5%)及污水处理厂(53.3%)等环境中也占据优

势地位,但在家禽养殖场中的相对丰度明显较低,仅
为21.7%,这表明变形菌门在自然环境中广泛存在

且相对丰度较高。相比之下,厚壁菌门与放线菌门在

家禽养殖场中的相对丰度较高,分别达到42.1%与

19.3%,而在其他环境空间中的分布则较为均衡,维
持在3.0%-6.2%。此外,绿弯菌门在垃圾中转站

中的相对丰度最高(5.0%),而在家禽养殖场中则最

低(0.5%)。至于未明确归类的其他菌群(Others),
其在医院(27.4%)与污水处理厂(26.8%)中的相对

丰度较高,这可能与这些特定环境中存在的特殊微生

物群落有关。

  图2(b)为不同环境空间下表层土壤中细菌门的

分布状况,可以发现变形菌门也是土壤中最具优势的

菌 群,平 均 相 对 丰 度 为 41.6%,最 高 为 医 院

(52.2%),最低为污水处理厂(27.2%)。放线菌门的

平均相 对 丰 度 为19.4%,位 居 第2,最 高 为 园 林

(26.7%),最低为集市(11.9%)。拟杆菌门在家禽养

殖场(19.7%)最为富集,在其他样本中的相对丰度为

3.2%-10.3%。绿弯菌门在污水处理厂中的相对丰

度(23.5%)最 高,在 家 禽 养 殖 场(1.3%)和 集 市

(0.8%)中 较 低,在 其 他 空 间 环 境 中 为 6.0% -
10.7%。放线 菌 门 最 大 相 对 丰 度 值 出 现 在 山 林

(18.6%),最 小 相 对 丰 度 值 出 现 在 家 禽 养 殖 场

(0.2%)。其他类别中,在集市(29.8%)中的相对丰

度较大,在山林(8.8%)和园林(8.5%)中较小。

  图3为不同环境空间下PM2.5 和表层土壤中细

菌属水平的相对丰度。从图3(a)中可发现,PM2.5 中

相对丰度前10的物种约占总体的20%,并且PM2.5
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图2 不同环境空间下细菌在门水平上的相对分布

Fig.2 Relative
 

distribution
 

of
 

bacteria
 

at
 

the
 

phylum
 

level
 

in
 

the
 

different
 

environmental
 

spaces

图3 不同环境空间下优势菌属的相对丰度

  Fig.3 Relative
 

abundance
 

of
 

dominant
 

bacterial
 

groups
  

in
 

the
 

different
 

environmental
 

spaces

与表层土壤的菌群种类存在较大差异。异样根瘤菌

属(AllorhizobiumNeorhizobiumPararhizobium
Rhizobium)平均相对丰度为2.9%,是PM2.5 样本中

的优势菌属;其次依次为假双头斧形菌属(Pseudola-
brys,2.2%)、甲 基 杆 菌 属 (Methylobacterium,

2.0%)和不动杆菌属(Acinetobacter,1.9%)。家禽

养殖场与其他PM2.5 样本的相对差异较大,乳酸杆菌

属(Lactobacillus,10.0%)是 家 禽 养 殖 场 的 优 势

菌属。

  从图3(b)中可以发现,鞘氨醇单胞菌属(Sphin-
gomonas)是表层土壤样本中的优势菌属,在表层土

壤中的平均相对丰度为5.9%。此外,不同环境空间

下的表层土壤均有特有的优势菌属,如山林和污水处

理厂表层土壤中的优势菌属为酸杆菌门(Acidobac-
teria)下的Subgroup_6属,园林为马赛菌属(Mas-
silia),集市为异常球菌属(Deinococcus)。总体而

言,与PM2.5 相比,不同环境空间下的表层土壤中的

菌群成分更加复杂。

2.2 不同环境空间下细菌群落结构差异性分析

  表1展示了不同环境空间下,PM2.5 及表层土壤

样本中细菌的Chao1指数、Pielou's
 

evenness指数以

及Shannon指数。由表1可以看出,PM2.5 中细菌的

丰富度和多样性(Chao1指数:540.2-957.4;Shan-
non指数:6.97-8.08)均低于表层土壤(Chao1指

数:1
 

644.2-4
 

869.3;Shannon指数:9.15-10.67),
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表1 不同环境空间下PM2.5 及表层土壤样本中细菌群落α多样性指数

Table
 

1 α
 

diversity
 

indices
 

of
 

bacterial
 

communities
 

in
 

PM2.5
 and

 

topsoil
 

samples
 

in
 

different
 

environmental
 

spaces

采样点
Sampling

 

site

PM2.5
表层土壤
Topsoil

Chao1指数
Chao1

 

index

Pielou's
 

evenness指数
Pielou's

 

evenness
 

index

Shannon指数
Shannon

 

index
Chao1指数
Chao1

 

index

Pielou's
 

evenness指数
Pielou's

 

evenness
 

index

Shannon指数
Shannon

 

index

Market 580.5 567.0 7.35 3
 

098.4 1
 

895.8 9.20

Rubbish
 

transfer
 

station 651.8 632.5 7.39 3
 

880.6 2
 

589.8 10.46

Sewage
 

treatment
 

plant 715.4 691.3 7.90 3
 

810.3 2
 

641.4 10.55

Hospital 669.8 654.6 7.82 1
 

644.2 1
 

464.1 9.15

Hennery 957.4 863.3 8.08 3
 

556.9 2
 

146.3 9.78

Fishpond 647.8 626.4 7.46 4
 

262.1 2
 

843.5 10.67

Garden 540.2 513.3 6.97 4
 

063.0 2
 

564.4 9.87

Forest 555.0 533.1 7.26 4
 

869.3 3
 

148.9 10.61

说明表层土壤样本中的细菌更为复杂和丰富。从不

同环境空间来看,PM2.5 样本中细菌Shannon指数的

大小排序为家禽养殖场>污水处理厂>医院>鱼

塘>垃圾中转站>集市>山林>园林,表层土壤样本

则为鱼塘>山林>污水处理厂>垃圾中转站>园

林>家禽养殖场>集市>医院。其中山林样本中

PM2.5 与表层土壤细菌的α多样性指数差异较大,推
测PM2.5 被山林中的植物吸附导致样品中微生物种

类减少,而表层土壤被落叶覆盖适合微生物生长。在

集市、医院等环境中α多样性指数较小,表明频繁的

人为活动会影响环境中细菌的丰富度和多样性。

  不同样本之间的差异性如图4所示,在PM2.5 样

本中,除了家禽养殖场和医院远离其他样本外,不同

环境空间的组间差异性较小,可视为一类。而表层土

壤样本在不同环境空间中的差异性明显,根据表层土

壤样本在PCo1和PCo2投影的分布情况可分为3
类:以家禽养殖场、集市和垃圾中转站为一类,这类环

境受人为活动影响较大;而污水处理厂位于城郊,受
人为活动干扰较小,与鱼塘、园林和山林等相近,视为

一类;结合图2、图3来看,医院环境的微生物群落与

其他类型的土壤环境差异较大,则独立归为一类。此

外,图4中两点之间的线段长度表示PM2.5 与表层土

壤中细菌群落的差异程度,其中,医院的差异程度最

小,其次为家禽养殖场,而其他环境空间中的样本差

异较大,与前述表层土壤中细菌群落成分比PM2.5 中

更复杂的结果相符。

图4 不同环境空间下样本主坐标分析

  Fig.4 Principal
 

coordinates
 

analysis
 

of
 

samples
 

in
 

dif-
ferent

 

environmental
 

spaces

2.3 不同环境空间下细菌属水平差异性分析

  图5展示了各样本细菌属水平的差异情况,可以

看出假 单 胞 菌 属(Pseudomonas)、慢 生 根 瘤 菌 属

(Bradyrhizobium)、异样根瘤菌属、甲基杆菌属、假
双头斧形菌属、阿菲波菌属(Afipia)、污泥单胞菌属

(Pelomonas)和Vibrionimonas属主要存在于PM2.5
中,而 表 层 土 壤 中 较 少。芽 单 胞 菌 属(Gemmati-
monas)在PM2.5 中少量存在,而在表层土壤中明显

富集,并且为鱼塘的优势菌属。乳酸杆菌属和葡萄球

菌属(Staphylococcus)是家禽养殖场PM2.5 中的特

征菌属,但在表层土壤中这2类菌属的相对丰度并不

高。此外,金黄杆菌属(Chryseobacterium)、不动杆

菌属、德沃斯氏菌属(Devosia)为家禽养殖场表层土

壤的优势菌属。在集市的表层土壤中微红微球菌属

(Rubellimicrobium)、异常球菌属和副球菌属(Para
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图5 不同环境空间下PM2.5 和表层土壤中优势菌属的群落组成

Fig.5 Bacterial
 

community
 

composition
 

of
 

dominant
 

genera
 

in
 

PM2.5 and
 

topsoil
 

in
 

different
 

environmental
 

spaces

coccus)占主导地位。相比之下,医院样本整体呈现

较为浅淡的色调,结合图3来看,医院样本中的优势

菌属表现不显著。

3 讨论

  本研究通过采集不同环境空间下的PM2.5 和表

层土壤,对细菌群落结构进行研究。从结果看,变形

菌门是所有样本的优势菌群,其在自然界中具有重要

的生态功能,例如参与土壤养分循环、分解有机物质

等,此外,该门类中含沙门氏菌(Salmonella)、霍乱弧

菌(Vibrio
 

cholerae)和幽门螺杆菌(Helicobacter
 

py-
lori)等多种致病菌[17,18]。医院和污水处理厂的其他

菌门占比较高。刘曼丽等[19]的研究表明,在污水处

理过程中,微生物会通过机械运转、曝气等扰动作用

逸散到空气中,生物处理工艺段及污泥脱水浓缩工艺

段的微生物气溶胶浓度相对其他工艺段较高,是微生

物气溶胶污染物的重要释放源。人体内的细菌数量

是人体细胞数量的10倍,每平方厘米皮肤表面含有

106 个细菌[20,21]。因此,推测环境遭受人类活动干扰

后会引入其他种类的微生物。

  从属水平整体而言,异样根瘤菌属为PM2.5 样本

中的优势菌属,其可与豆科植物形成共生关系,通过

固氮酶将空气中的氮气转化为氨基氮,提供给植物作

为养分,因此在环境中的分布较为广泛[22]。鞘氨醇

单胞菌属是表层土壤样本中的优势菌属,其具有特殊

的代谢调控机制,可利用多种复杂的有机物进行生长

代谢以适应环境的改变,且能经过长距离传输在大气

中扩散;鞘氨醇单胞菌的某些菌株还能降解高分子有
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机物,从它的丰度大小可以侧面反映出该土壤的有机

物质含量[2325]。金黄杆菌属、不动杆菌属、德沃斯氏

菌属为家禽养殖场表层土壤的优势菌属,其中不动杆

菌属是机会致病菌,能导致肺炎、尿路感染、伤口感染

等,其他研究也表明这些菌属与动物相关[2629]。马赛

菌属是园林表层土壤的优势菌属,其将易降解有机物

作为底物,当环境中存在充足的碳源时,马赛菌属的

繁殖率提高,在沙漠表层沙、戈壁和土壤中都能检测

到其存在[30]。值得注意的是,在医院样本中没有发

现明显的优势菌属,这与Gao等[31]对5家医院的空

气微生物进行测序后,发现医院细菌门类分布与室外

环境相似的结论吻合。

4 结论

  研究结果表明,不同环境空间下的PM2.5 和表层

土壤中,主要存在变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门、放
线菌门和绿弯菌门这5类菌门,它们的丰度总占比达

到82.2%。变形菌门在林地、园林、垃圾中转站和集

市中的相对丰度较高,厚壁菌门和放线菌门在家禽养

殖场中的相对丰度较高,绿弯菌门在垃圾中转站中的

相对丰度较高。通过对细菌的丰富度和多样性指数

分析发现,表层土壤中的细菌丰富度和多样性高于

PM2.5。此外,不同环境空间之间的细菌多样性也存

在差异,受人为活动影响较大的环境,如家禽养殖场、
医院和集市,其细菌多样性指数较小。在细菌属水平

上,异样根瘤菌属、假双头斧形菌属、甲基杆菌属、不
动杆菌属等主要存在于PM2.5 中,鞘氨醇单胞菌属、
异常球菌属、马赛菌属和酸杆菌门下的Subgroup_6
属在 表 层 土 壤 中 明 显 富 集。不 同 环 境 空 间 下 的

PM2.5 和表层土壤中分别存在特定的优势菌属。例

如,乳酸杆菌属和葡萄球菌属为家禽养殖场PM2.5 中

的优势菌属。金黄杆菌属为家禽养殖场和集市表层

土壤中的优势菌属。
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Abstract:To
 

investigate
 

the
 

composition
 

and
 

sources
 

of
 

airborne
 

microorganisms
 

in
 

different
 

environmental
 

spaces,this
 

study
 

collected
 

atmospheric
 

fine
 

Particulate
 

Matter
 

(PM2.5)
 

and
 

topsoil
 

samples
 

from
 

eight
 

typi-
cal

 

human
 

activity
 

environments
 

in
 

both
 

urban
 

and
 

suburban
 

areas
 

of
 

Guilin.Highthroughput
 

sequencing
 

was
 

employed
 

to
 

analyze
 

the
 

bacterial
 

community
 

structure.The
 

results
 

revealed
 

that
 

the
 

bacterial
 

communi-
ty

 

structure
 

of
 

PM2.5 samples
 

varied
 

little
 

among
 

different
 

environmental
 

spaces,while
 

significant
 

differences
 

were
 

observed
 

in
 

topsoil
 

samples
 

between
 

urban
 

and
 

suburban
 

areas.In
 

addition,there
 

were
 

considerable
 

035
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differences
 

between
 

PM2.5 and
 

topsoil
 

samples
 

from
 

the
 

same
 

sampling
 

points.The
 

predominant
 

bacterial
 

phyla
 

in
 

both
 

PM2.5 and
 

topsoil
 

were
 

Proteobacteria,Actinobacteria,Chloroflexi,Bacteroidetes
 

and
 

Firmi-
cutes,with

 

the
 

total
 

relative
 

abundance
 

exceeding
 

80%.The
 

microbial
 

community
 

differences
 

between
 

envi-
ronmental

 

spaces
 

indicated
 

substantial
 

effects
 

of
 

human
 

activities
 

on
 

these
 

communities.Additionally,the
 

dominant
 

bacterial
 

genera
 

varied
 

in
 

different
 

environments,correlating
 

with
 

environment
 

characteristics
 

and
 

bacterial
 

ecological
 

functions.The
 

dominant
 

genera
 

in
 

PM2.5 samples
 

included
 

AllorhizobiumNeorhizobium
PararhizobiumRhizobium,Pseudolabrys,Methylobacterium

 

and
 

Acinetobacter,and
 

those
 

in
 

topsoil
 

samples
 

comprised
 

Sphingomonas,Deinococcus,Massilia
 

and
 

Subgroup_6
 

under
 

Acidobacteria.
Key

 

words:PM2.5;topsoil;bacterial
 

community
 

structure;source
 

track;highthroughput
 

sequencing
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