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摘要 ：

[背景] 公共场所集中空调通风系统（集通系统）的使用有利于改善室内空气质量，增加人群
体感舒适度。但是，集通系统也可能成为室内空气致病微生物污染的潜在载体。

[目的] 了解星级酒店集通系统微生物污染特征及病原微生物分布特点，为有效控制其污染
提供依据。

[方法] 按照 WS 394—2012《公共场所集中空调通风系统卫生规范》要求，在 2020 年 9 月 9 日
随机选取上海市中心城区 2 家星级酒店（A 和 B）的 2 套集通系统（启用年代分别为 2002 年、
1998 年）进行送风中微生物和送风中可吸入颗粒物（PM10）、风管内表面积尘量和微生物、冷
却水和冷凝水中嗜肺军团菌等卫生学评价。同时在每套集通系统采集风管内表面样品 3 件，

滤网表面、冷凝水、冷却水样品各 1 件，2 套集通系统共采集 12 件样品进行 �Illumina HiSeq 宏
基因组测序，依据样品类型将其分为 3 组：风管组、滤网组、水样组。计算 α 多样性指数（包
括 Shannon 指数、Simpson 指数、Chao1 指数、ACE 指数、良好覆盖指数），反映微生物群落组
成特征；通过主成分分析研究 3 组的 β 多样性，确定各组样品微生物群落相似程度。

[结果] 酒店 A 集通系统送风中细菌总数、真菌总数最大值分别为 1 158、344 CFU·m−3
，酒店 B

分别为 2000、532 CFU·m−3。两酒店 β-溶血性链球菌均未检出，送风中可吸入颗粒物、风管内
表面微生物及积尘量、冷却水和冷凝水样品中嗜肺军团菌指标均符合卫生标准要求。Illumina
HiSeq 宏基因组测序结果表明，12 个样本中共测得 17 322 种微生物，其中细菌微生物群占已
分类基因的 97.31%，其余 2.69%来自真菌、病毒和寄生虫。在种水平上，表皮葡萄球菌、假单
胞菌、链格孢菌、马拉色菌等为本次调查测得的优势微生物类群。α 多样性分析结果表明 3 组
样品的 Shannon、Simpson、Chao1、ACE 指数值均为风管 > 滤网 > 水样。各组样品良好覆盖指
数均接近于 1。主成分分析表明，两个主成分贡献率分别为 19.27%、14.25%，其中，滤网及风
管组样品较好地聚为一类。

[结论] 2 家星级酒店除集通系统送风中微生物污染较严重外，总体卫生状况良好。宏基因组
测序发现集通系统微生物类群结构复杂，物种组成包括细菌、真菌、病毒和寄生虫等；不同
类型样品物种组成有差别，滤网和风管的样品物种组成接近且以人源性病原微生物为主，提
示集通系统潜在的生物安全隐患不容忽视。
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Abstract:

[Background] The use of heating and ventilation air conditioning (HVAC) in public places is con-
ducive  to  improving  indoor  air  quality  and  increasing  the  users  comfort  level.  However,  HVAC
may also become potential carriers of indoor airborne microbial contamination.

[Objective] To  understand the characteristics  of  microbial  pollution and distribution of  related
pathogenic microorganisms in HVAC of star-rated hotels, and to provide a basis for effective control

 

DOI    10.11836/JEOM22004

基金项目
国家环境保护新型污染物环境健康影响评
价重点实验室开发基金项目（SEPKL-EHIAEC-
202210）
 
作者简介
刘永萍（1995—），女，硕士生；
E-mail：20211020071@fudan.edu.cn
 
通信作者
张莉君，E-mail：zhanglijun@scdc.sh.cn
苏瑾，E-mail：sujin@scdc.sh.cn
 
伦理审批　不需要
利益冲突　无申报
收稿日期    2022-01-06
录用日期    2022-08-18
 
文章编号    2095-9982(2022)11-1284-07
中图分类号    R126
文献标志码    A
 
补充材料
 www.jeom.org/article/cn/10.11836/JEOM22004
 
▶引用
刘永萍，丁一辰，王凯，等. 基于宏基因组测
序的星级酒店集中空调系统微生物污染特
征 [J]. 环境与职业医学，2022，39（11）：1284-
1290.
 
▶本文链接
www.jeom.org/article/cn/10.11836/JEOM22004

 
Funding
This study was funded.
 
Correspondence to
ZHANG Lijun, E-mail: zhanglijun@scdc.sh.cn
SU Jin, E-mail: sujin@scdc.sh.cn
 
Ethics approval　Not required
Competing interests　None declared
Received    2022-01-06
Accepted    2022-08-18
 
Supplemental material
www.jeom.org/article/en/10.11836/JEOM22004
 
▶ To cite
LIU  Yongping,  DING  Yichen,  WANG  Kai,  et  al.
Microbial  contamination  characteristics  of
centralized  air  conditioning  systems  in  star-
rated hotels� based on metagenomic sequenc-
ing[J].  Journal  of  Environmental  and  Occupa-
tional Medicine, 2022, 39(11): 1284-1290.
 
▶ Link to this article
www.jeom.org/article/en/10.11836/JEOM22004

1284  | Journal of Environmental and Occupational Medicine | 2022, 39(11)

调查研究
Investigation

www.jeom.org

https://doi.org/10.11836/JEOM22004
mailto:20211020071@fudan.edu.cn
mailto:zhanglijun@scdc.sh.cn
mailto:sujin@scdc.sh.cn
www.jeom.org/article/cn/www.jeom.org/article/cn/10.11836/JEOM22004
www.jeom.org/article/cn/10.11836/JEOM22004
mailto:zhanglijun@scdc.sh.cn
mailto:sujin@scdc.sh.cn
www.jeom.org/article/en/www.jeom.org/article/en/10.11836/JEOM22004
www.jeom.org/article/en/10.11836/JEOM22004
www.jeom.org


of such pollution.

[Methods] According to the requirements of the Hygienic specification of central air conditioning ventilation system in public buildings
(WS 394-2012), two sets of HVAC in two star-rated hotels (A and B, inaugurated in 2002 and 1998, respectively) in the central area of
Shanghai were randomly selected on September 9, 2020 for the hygienic evaluation of microorganisms in the air supply and respirable
particulate matter (PM10) in the air supply, dust accumulation and microorganisms on the inner surface of the ducts, as well as Legionella
pneumophila in cooling water and condensate water. At the same time, 3 samples from the inner surface of ducts, 1 sample from the
surface of the filter, 1 sample from the condensate, and 1 sample from the cooling water were collected from each set of HVAC, a total
of 12 sample from 2 sets of HVAC, for Illumina HiSeq metagenomic sequencing，and the samples are divided into 3 groups according to
their types: duct group, filter group, and water sample group. The α-diversity indices (Shannon index, Simpson index, Chao1 index, ACE
index,  and  goods_coverage  index)  were  calculated  to  reflect  the  microbial  community  composition;  and  the  β-diversity  of  the  three
groups were studied by principal component analysis to determine the similarity of the microbial communities.

[Results] The maximum total number of bacteria and fungi in the air supply of the HVAC were 1 158 CFU·m−3 and 344 CFU·m−3 for Hotel A
respectively;  and 2 000 CFU·m−3 and  532  CFU·m−3 for  Botel  B  respectively. β-hemolytic  streptococci were  negative  in  all  samples;  the
respirable particulate matter, microorganisms and dust accumulation on the inner surface of air ducts, Legionella pneumophila IN cooling
water and condensate samples all met the standards. The results of Illumina HiSeq sequencing showed that a total of 17 322 microorganisms
were reported in the 12 samples, with bacterial microbiota accounting for 97.31% of the classified genes and the remaining 2.69% were
from fungi, viruses, and parasites. At the species level, Staphylococcus epidermidis, Pseudomonas, Alternaria,  and Malassezia were the
dominant microbial taxa measured in this survey. The results of α-diversity analysis showed that the values of Shannon index, Simpson
index,  and  Chao1  index  for  the  three  groups  of  samples  were  duct > filter > water  sample.  The  goods  coverage  indices  of  all  sample
groups s were close to 1. The principal component analysis showed that the contributions of two principal components were 19.27% and
14.25%, respectively, in which the samples of the filter and duct groups were better clustered into one category.

[Conclusion] The overall hygiene conditions of the two hotels are good, except for the serious microbial contamination in the air supply
of HVAC. Metagenomic sequencing reveals complex microbial communities of HVAC, including bacteria, fungi, viruses, and parasites. The
species  composition  vary  by  sample  groups,  particularly  the  species  compositions  of  the  samples  from filters  and ducts  are  close  and
dominated  by  pathogenic  microorganisms  of  human  origin,  suggesting  that  the  potential  biosafety  hazards  of  HVAC  should  not  be
ignored.

Keywords: metagenomics; centralized air conditioning system; microbial contamination; hotel

  

随着居民生活水平的提高以及公共场所集中空
调通风系统的广泛使用，集中空调系统引起的室内空
气质量问题越来越受到人们重视。既往研究表明，由
集中空调系统引发的室内空气质量问题占空气质量
污染问题总数的 53%[1]。这一问题导致了室内空气质
量的恶化并且对公共卫生安全造成潜在风险。当过多
污染物颗粒悬浮于空气中，环境中的有害物质就可能
通过集中空调的循环作用实现广泛扩散、传播[2]。因
此，探索集中空调系统内微生物的污染特征非常重要。

传统方法主要通过人工培养鉴定的方法判定集
中空调系统的微生物污染程度[3–4]。但当前大部分微
生物培养条件并不具备[5]

，因此采用传统培养方法研
究微生物群落结构特征存在一定局限性[6]。随着现代
技术的发展，以宏基因组为代表的高通量测序技术已
在生命科学、农学、临床医学、公共卫生等各个领域
取得了广泛应用。国外相关研究多聚焦于应用扩增子
测序技术分析空调系统中细菌群落和真菌群落的结
构分布特征。Sibanda 等[7]通过高通量测序对大学室内
空调系统过滤网灰尘样品的细菌群落结构及其潜在
功能进行了研究。研究人员利用扩增子测序技术对美

国住宅场所[8]及零售商店[9]的空调系统滤网开展相关
环境微生物组研究。目前，国内相关领域研究尚不
多见。

本研究选取上海市 2 家大型酒店空调系统开展
宏基因组测序研究，同时结合公共场所集中空调系统
污染调查指标探讨星级酒店空调系统卫生状况，从而
为了解集中空调系统优势微生物类群及有效控制其
污染提供依据。

 1    对象与方法
 1.1    对象

随机选取上海市中心城区 2 家星级酒店 A、B，再
从 A、B 中各随机选取 1 套集通系统作为研究对象（启
用年代分别为 2002 年、1998 年）。A、B 两地相距 10 km，

其中 A 为五星级，设有客房 216 间；B 为四星级，设有
客房 348 间。A、B 集通系统设计均为全空气型；两家
酒店均设有餐厅、健身房、商务中心、停车场等服务
设施，可以作为星级酒店代表。
 1.2    方法
 1.2.1   样品采集　2020 年 9 月 9 日，依据 WS 394—
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2012《公共场所集中空调通风系统卫生规范》[10]（以下
简称《规范》）要求，在 A、B 集通系统正常运行时段，

采用撞击法采集送风中细菌总数、真菌总数、β-溶血
性链球菌样品各 3 件；采用光散射式粉尘仪测定集通
系统送风中可吸入颗粒物质量浓度，共获取样品 6 件；
采用拭子擦拭法采集风管内表面细菌总数、真菌总
数、积尘量样品各 6 件；采用无菌瓶采样法采集冷却
塔处冷却水样品各 1 件、空调机组处冷凝水样品各
1 件。A、B 集通系统各采集常规样品 32 件，共计样品
64 件。

采样当天在 A、B 集通系统正常运行时段，采集
冷却塔处冷却水样品各 1 件，机组处冷凝水样品各
1 件，空调滤网处物体表面样品各 1 件，回风管处物
体表面样品各 1 件，送风管处物体表面样品各 2 件；
A、B 共采集测序样品 12 件。空调水样采用 500 mL
无菌采样瓶进行收集；物体表面样品采用无菌拭子
擦拭法[11]采样后置于 5 mL 无菌采样管保存，单个样
品采样面积 �5 cm×5 cm。A、B 测序样品采样详情见补
充材料表 S1。以上过程均无菌操作，所有样品采集后
置于−20 ℃ 保存并于 24 h 内运回实验室进行宏基因
组测序分析。
 1.2.2   常规样品检测项目及微生物培养　依据《规范》
要求，检测项目包括集通系统送风中细菌总数、真菌
总数、β-溶血性链球菌、可吸入颗粒物；风管内表面细
菌总数、真菌总数、积尘量；冷凝水和冷却水中嗜肺
军团菌。细菌采用普通营养琼脂培养基 37 ℃ 培养 48 h；
真菌采用沙氏培养基 28 ℃ 培养 72~120 h；β-溶血性
链球菌采用血琼脂培养基 35~37 ℃ 培养 24~48 h；嗜
肺军团菌采用 GVPC 琼脂培养基（GVPC agar base）35~
37 ℃ 培养[12]。培养结束后，统计送风中细菌总数、送
风中真菌总数、送风中 β-溶血性链球菌、风管内表面
细菌总数、风管内表面真菌总数、冷凝水和冷却水中
嗜肺军团菌指标检测结果。
 1.2.3   测序样品 DNA 提取、构建基因组文库及 Illumi-
na HiSeq 高通量测序　将采集的空调系统水样通过直
径 0.22 μm 滤膜抽滤，随后将滤膜用无菌剪刀剪碎，使
用 TIANamp  Micro  DNA  Kit 试剂盒 （中国天根）提取
DNA，打断至 150 bp 大小的片段[12]。将采集的拭子样
品溶解在 10 mL 磷酸缓冲盐溶液（PBS）中，然后进行离
心沉淀，使用 TIANamp Micro DNA Kit 试剂盒（中国天
根）提取 DNA。用提取的总 DNA 经 1%琼脂糖凝胶电
泳检测完整性，超微量分光光度计（美国 Thermo）检测
浓度，检测合格（DNA 质量浓度≥30 ng·μL−1

，DNA 质量≥

3 μg）后−20 ℃ 保存，用于后续 Illumina HiSeq 测序[13]。
Illumina HiSeq 测序采用可逆终止法的边合成边测序
技术，将打断后的核酸片段通过末端修复，接头连接，

无差别聚合酶链式反应（PCR）扩增后完成建库，使用
Illumina HiSeq 高通量测序仪 MGISEQ-2000（中国华大
基因）进行测序[14]。
 1.3    数据分析

将高通量原始测序数据经过质控后得到高质量
的有效读长，使用 MetaPhlAn2 软件[15]进行种类注释，

统计测序数据有效读长信息，包括总读长、总基数及
平均读长，高通量解析空调系统微生物的组成与数
量。其中，α 多样性和 β 多样性是描述生态环境内物
种多样性程度、丰富度和均匀度的两个指标。α 多样
性反映样品中微生物的丰富度和均匀度，本研究将
12 个测序样品分为水样组、滤网组、风管组，每组样
本量分别为 4、2、6 个，通过 R 4.1.0 软件[16]绘制酒店
空调系统 3 组类型样品 α 多样性指数，包括 Shannon、
Simpson、 Chao1、 ACE、良好覆盖指数 5 个指标。
Shannon 指数反映样品中微生物的丰富程度[17]

，其值
越大则丰富度越高；Simpson 指数用于描述样品中微
生物多样性，其值越大 ，说明群落多样性越高；
Chao1 指数常用来估计物种总数；ACE 指数用于衡量
样本中物种种类数量，其值越大，表明环境中物种越
丰富；良好覆盖指数指各样品文库的覆盖率，取值范
围 0~1，其数值越高，则样本中序列没有被测出的概
率越低，该指数反映测序结果是否代表样本的真实
情况。β 多样性反映物种组成在时空尺度上的变化，

代表样品间（组间）微生物组成的相似程度，采用
Jaccard[18]相似度算法 ，通过主成分分析 （principal
component analysis,� PCA）来体现。以上分析通过 R 4.1.0
实现[16–19]。
 1.4    集通系统测序样品质量控制

宏基因组测序样本数据平均读长 100 bp；本次宏
基因组测序共产生有效数据 137 GB，单样品有效数据
约为 11.42 GB。对测试样品进行序列拼接和匹配，共
获得 782 432 165 个高质量的基因序列。优化的序列
和样品的平均长度如补充材料表 S2 所示，样品的文库
覆盖度较高，可以获得样品中更全面的微生物信息。
使用 denovo2[20]对有效读长进行迭代拼接，得到若干
个更长的片段；使用 MetaGeneMark2[21]对这些片段进
行基因预测，将预测出来的基因使用 CD-HIT v4.6.8[22]

软件进行聚类，得到非冗余基因集用于生物信息学
分析。
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 2    结果
 2.1    空调系统卫生指标检测结果

采样当天，A、B 环境温度分别为 28.7、24.5 ℃；
相对湿度分别为 69.0%、62.4%。A、B 集通系统卫生指
标检测结果参见表 1。由表 1 知，A 酒店集通系统送风
中细菌总数、B 酒店集通系统送风中细菌总数及真菌
总数不符合《规范》要求，不合格指标检测结果见补充
材料表 S3，其余检测指标符合要求。

 2.2    空调系统测序样品结果
 2.2.1   微生物群落结构分析　本次研究共采集 2 家酒
店集中空调通风系统环境样本 12 件，鉴定出 17 322
种微生物，其中细菌占已分类基因的 97.31%，其余
2.69%来自真菌、病毒和寄生虫。在种水平上，A、B 酒
店集中空调通风系统样品中细菌、真菌、寄生虫的物
种丰富度较高，病毒的物种组成较单一。不同样品中
优势微生物类群有所不同，种水平上，细菌群落中优
势物种以表皮葡萄球菌、假单胞菌为主；真菌群落中
优势物种以链格孢菌、马拉色菌等为主。A、B 集通系
统样本中优势微生物类群及其在各样品中的相对丰
度详情见图 1。
 2.2.2   α 多样性分析　对水样、滤网、风管 3 组类型样
品进行 α 多样性分析，结果见图 2。3 组样品的 Shan-
non、Simpson、Chao1、ACE 指数值均为风管 > 滤网 > 
水样。本次测序结果中，各组样品良好覆盖指数中最

小值为 0.985 0，最大值为 0.997 5，各样品数值均接近
于 1。
 2.2.3   β 多样性分析　采用 Jaccard[18]方法，利用 PCA
计算样本中的物种距离，对原始复杂信息降维，找出
数据中最主要的元素或结构，样品组成越相近，反映
在 PCA 图中的距离越近。如图 3 所示，将所有样品分
为水样、滤网、风管 3 个组分。图中每个点代表 1 个
样本，相同颜色为相同分组，相似的样本则聚在一起，

可以看出，滤网和风管内表面样品较好地聚为一类，

样品物种组成较接近，而部分冷凝水和冷却水样品与
其他类型样品反映在图中的距离较远，说明两者物种
组成差异较大，反映出水样组内差异较大。前两个主
成分贡献率分别是 19.27%、14.25%，表示分别解释所有
样品中微生物群落差异的比例，累计贡献率达 33.52%。

 

表 1   A、B 酒店集通系统卫生指标检测结果
Table 1    Test results of HVAC index of A and B hotels

 

检测指标 样本量 标准值
A酒店 B酒店

范围 合格数 范围 合格数

送风中细菌总数/

(CFU·m−3)
3 ≤500 70~1 158 1 1 079~2000 0

送风中真菌总数/

(CFU·m−3)
3 ≤500 235~344 3 55~532 1

送风中β-溶血性链球菌/

(CFU·m−3)
3 不得检出 未检出 3 未检出 3

送风中可吸入颗粒物/

(mg·m−3)
3 ≤0.12 0.020~0.032 3 0.055~0.057 3

风管内表面细菌总数/

(CFU·m−2)
6 ≤100 未检出 6 未检出 6

风管内表面真菌总数/

(CFU·m−2)
6 ≤100 未检出 6 未检出 6

风管内表面积尘量/

(g·m−2)
6 ≤20 0.10~0.39 6 0.12~0.19 6

冷凝水嗜肺军团菌 1 不得检出 未检出 1 未检出 1

冷却水嗜肺军团菌 1 不得检出 未检出 1 未检出 1
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样本名称

A1 A2 A3 A4 A5 A6 B1 B2 B3 B4 B5 B6

样本名称

产碱假单胞菌 斯氏假单胞菌 恶臭假单胞菌短芽孢杆菌 耐辐射甲基杆菌 少动鞘氨醇单胞菌表皮葡萄球菌 农杆菌 人葡萄球菌奇异菌 分枝甲基杆菌 东海卟啉杆菌林氏菌 中根瘤菌 贪噬菌黏液杆菌 枯草芽孢杆菌 痤疮丙酸杆菌

毒物外瓶霉 互格链格孢菌 乔木链格孢菌 紫丁香孢菌烟曲霉 糠秕孢子菌 灰绿曲霉 限制马拉色菌黑曲霉 球毛壳菌 斑点小球菌 卡普罗尼卡菌异形曲霉菌 灰葡萄孢菌 米曲霉 尖孢镰刀菌球形马拉色菌

巴西利什曼原虫 亚球形虫 柔嫩艾美耳球虫卡希利棘阿米巴 墨西哥利什曼原虫 迪斯帕内阿米巴疟原虫 刚地弓形虫 人隐孢子虫双芽巴贝虫 阴道毛滴虫 多子小瓜虫嗜热四门虫 尾刺耐格里阿米

假单胞菌病毒 沙门氏菌病毒 假单胞菌噬菌体大肠杆菌病毒 戈尔多尼亚病毒 非洲猪瘟病毒黄叶卷曲病毒 乳酸杆菌噬菌体 阔口罐病毒人乳头瘤病毒 1 型 吉卜赛病毒 痤疮丙酸杆菌噬菌体斯氏单胞菌噬菌体 智利巨病毒 伯克霍尔德病毒分枝杆菌噬菌体 葡萄球菌噬菌体 乳酸杆菌病毒微囊藻病毒 埃希氏病毒 德氏噬菌体

A

B

C

D

 
［注］ A：细菌；B：真菌；C：病毒；D：寄生虫。

图 1   A、B 酒店集通系统样品中优势群落相对丰度
Figure 1   Relative abundances of dominant communities

in samples of HVAC of A and B hotels
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 3    讨论
本次调查中，2 家酒店集通系统除微生物污染较

严重外，总体卫生状况良好。高通量测序结果表明集
通系统微生物以细菌、真菌、寄生虫群落物种组成复
杂多样，相比之下，病毒群落物种组成较为单一；不同
样本类型样品物种组成有差别，水样中微生物以假单
胞菌、芽孢杆菌、互隔链格孢菌、曲霉菌等为主，其他
类型样本则以表皮葡萄球菌、人葡萄球菌为代表的人

源性微生物为主，提示人群流动对塑造集通系统设施
设备表面微生物组具有重要意义。

本研究中，依据《规范》要求，酒店 A 空调系统送
风中细菌总数指标检测样本不合格，酒店 B 空调系统
送风中细菌总数指标及真菌总数指标检测样本均不
合格。与酒店 A 相比，酒店 B 空调系统送风中样品微
生物污染程度较高，这与宏基因组测序结果具有一致性。

对 12 件集通系统测序样本进行研究，共鉴定出
17 322 种微生物，其中细菌占已分类基因的 97.31%，

其余 2.69%来自真菌、病毒和寄生虫。Sun 等[11]通过宏
基因组测序检测飞机等公共场所微生物群落结构，结
果发现细菌、真核生物、病毒和古细菌的相对丰度分
别为 96.9%、1.8%、0.3%和 0.03%，这与本研究的检测
结果高度一致，提示集通系统微生物组与室内环境微
生物组存在一定共性。与本研究结果相似，在我国大
连[23]、香港[24]及北京[25]等地开展的相关研究发现空调
系统中优势真菌群落主要为假丝酵母菌、链格孢菌、
曲霉菌等。亚洲、欧洲、美洲等地空调系统或室内环
境[26–28]相关测序研究发现芽孢杆菌、曲霉菌、链格孢
菌、假单胞菌、表皮葡萄球菌等为主要的优势微生物，

这与本研究测序结果具有相似性的同时也存在部分
差异。在机体免疫力较低情况下，曲霉菌[29]、假单胞
菌[30]等条件致病菌就可能感染机体或造成疾病，提示
空调系统中存在的病原微生物可对免疫低下人群或
老人、儿童等健康安全构成极大威胁。除上述微生物
以外，本次研究还发现了耐辐射甲基杆菌、马拉色菌、
人乳头瘤病毒、沙门氏菌病毒、非洲猪瘟病毒、巴西
利士曼原虫、刚地弓形虫、人隐孢子虫等对人群健康
具有重要生物学意义的病原微生物。其中来源于室外
空气和人体皮肤的细菌种类主要有鞘氨醇单胞菌、藤
黄微球菌、表皮葡萄球菌、人葡萄球菌、马拉色菌、痤
疮丙酸杆菌，提示室外环境和居住者本身可能作为微
生物污染来源的重要意义。以上微生物的存在提示着
空调系统潜在公共卫生风险不容忽视。α 多样性分析
表明，水样、滤网、风管 3 组类型样本中，风管组检测
到的物种最为丰富，滤网组样本次之，水样组检测到
的物种最为单一；本研究 3 组样本良好覆盖指数均接
近 1，表明测序结果可以较好地代表空调系统样品中
微生物的真实情况。PCA 分析结果表明滤网和风管内
表面样品物种组成较接近，可以聚为一类；而冷凝水
和冷却水样品间物种组成变异较大，提示环境中物种
组成可能随样品所在的环境和介质类型而异，这与
Sun 等[11]进行的一项民航飞机室内微生物组的宏基因
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图 2   A、B 酒店集通系统不同样品类型 α 多样性指数

Figure 2   α-diversity indices of different sample types in HVAC of
A and B hotels
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图 3   A、B 酒店集通系统微生物在种水平的 PCA

Figure 3   PCA analysis of microorganisms at the species level in
HVAC of A and B hotels
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组学研究相似，该研究发现物种丰度与其衍生生境和
表面类型有关。本研究中，PCA 贡献率较低，由于样本
类型已被证明是物种群落差异的一个重要解释因素，

且 PCA 能够解释多变量原始数据中的大多数方差，因
此需要在更广泛的背景下了解这些样本类型产生的
群落差异的相对重要性。

本次调查分析聚焦于两家住宿场所集中空调的
重要设施设备表面及空调水体样本的研究，利用宏基
因组测序技术准确全面的掌握样品中所有微生物的
分布特征，可以为后续国内其他重点公共场所开展相
关研究提供分析思路和框架，本研究也是少数探索集
中空调系统中全部微生物群落多样性的研究之一。研
究对象数量少是本研究的一个不足之处，对于典型住
宿场所抽样数量较少，增加典型重点场所的数量是未
来需要进行的工作。本研究得出结论，集中空调系统
内病原微生物复杂多样，在配有集中空调通风系统的
建筑物中，免疫力低下的人群可能处于感染空气传播
疾病的风险。考虑到人为因素对室内环境微生物组合
的影响，建议进一步分析室内微生物组（包括细菌、真
菌和病毒群落、寄生虫群落及其宏转录组和蛋白质组
特征）与室内集中空调系统微生物组的相互影响和共
生关系，为探索及建立重点场所集中空调系统生物安
全监测预警体系提供基础研究数据，为制定相应管理
政策提供科学依据。
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　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　  　· 告知栏 ·
 

　　　　　《  》审稿政策和同行评议过程
        审稿政策
        ①提交给《  》的稿件首先由科学编辑评估，并根据以下标准确定是否适合同行
评审：主题是否在《  》涵盖范围内；研究的原创性；研究结果在该领域取得实质性突
破的程度；稿件文字重复率低于 10%；
        ②符合《  》标准的论文将分配给 2～3 位专业同行审理；
        ③通过同行评审并修改的稿件将由常务编委会委员终审，责任编辑根据终审意见决定稿件处理
方式。经修改完善后的稿件进入待发稿编辑处理阶段，排版后按序刊出。
 
        同行评议过程
        通过科学编辑评估的稿件将进入同行评议过程。由稿件责任编辑选择审稿人，审稿人有可能从编
委会委员中选出，也可能来自相关领域专家，或来自投稿者推荐。所有论文均以“单盲”方式经过严格
的同行评审。根据审稿人对稿件的意见及编辑评估，予以修改、复审或退稿。同行评议通过并经过修
改后的稿件将由常务编委会终审，责任编辑根据终审意见决定稿件处理方式（修后录用、退稿）。
 
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　 　　　《  》编辑部
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　   2022 年 11 月 25 日
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