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摘  要：随着新型抗生素开发速度的不断下降以及抗性基因（Antibiotic resistant genes，ARGs）的快速出现和传播，细菌

抗药性和 ARGs 对公共健康存在威胁，被公认为当前全球亟待解决的难题。虽然土壤本底存在 ARGs，但畜禽粪便施用等

人类活动加速了 ARGs 在土壤环境中的扩散和传播。粪肥施入土壤后，其对土壤微生物的抗性选择压力及基因水平转移

导致的 ARGs 扩散转移将持续存在。畜禽粪便中的抗性细菌所携带的 ARGs、土壤中抗生素累积导致微生物产生的 ARGs

和粪肥刺激含有 ARGs 微生物的繁殖等均为土壤中 ARGs 的主要来源。土壤中 ARGs 可以向水体和农作物传移，并随着

食物链向动物及人类传播。自然因素（温度、降水、时间和土壤类型）和人为因素（抗生素的含量和种类、粪便种类和

处理方式、重金属含量及生物质炭添加）均会影响土壤中 ARGs 的持久和扩散。目前，粪肥施用土壤中 ARGs 污染对环

境质量及健康的潜在影响并不完全清楚，建议加强模型建立、溯源、生物地理分布、从污染源向环境介质的转移规律、

削减措施和机制等方面研究，以有效遏制 ARGs 在环境中的污染，真正做到畜禽粪便资源化、无害化利用。 

关键词：抗生素；抗性基因；畜禽粪便；抗性细菌；自然因素；人为因素 

中图分类号：X171.5     文献标志码：A 

Effects of Manure Application on Source and Transport of Antibiotic Resistant 
Genes in Soil and Their Affecting Factors 
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(Institute of Quality Standard and Test Technology for Agro-products, Shandong Academy of Agricultural Sciences, Shandong Provincial Key 

Laboratory of Test Technology on Food Quality and Safety, Jinan 250100, China) 

 

Abstract: With new antibiotics slowing down in development and antibiotic resistant genes (ARGs) popping up and spreading 

rapidly, antibiotic resistant bacteria (ARB) and ARGs have become imminent threats to public health and a global problem 

urgently calling for solution. Nowadays, the industry of livestock breeding still abuses the use of veterinary antibiotics in 

concentrated feeding operation in an attempt to improve growth and control diseases. It is estimated that approximately 30%～

50% of the administered antibiotics are excreted with waste instead of being absorbed by animals. Manure is commonly used as a 
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substitute for inorganic N and P fertilizers for agricultural crops, especially in organic farming. In 2013, a total of 54 000 tons of 

36 antibiotics was excreted in China, 54% into the soil and 46% into the water environment. The antibiotics involved include 

sulfonamides, tetracycline, fluoroquinolones, macrolides, β-lactam, etc. The ARGs contained in the ARB excreted with manure, 

generated in microbes as a result of accumulation of antibiotics in soil, and multiplied with the proliferation of ARGs-containing 

microbes stimulated by manure are the main sources of ARGs in the soil. Bacterial communities in manure and in soil vary 

sharply in structure. The bacteria in feces can survive in soil for weeks to months, depending on soil and environment, however, 

horizontal gene transfer from these bacteria to indigenous soil bacteria might rely on persistence of ARGs in soil. As one of the 

largest and most diverse microbial habitats on earth, soil has been the source of most discovered ARGs, supplying ARGs to water 

environment, crops, and animals and human through food chain. Once ARB and their corresponding suite of ARGs enter the soil, 

water and crops, their persistence and fate depend on nature and viability status of their host bacteria and their living environment. 

Both natural factors, like temperature, rainfall, time and soil type, and human factors, like content and specie of antibiotic, type 

and treatment of manure, content of heavy metal and biochar addition, could affect persistence and diffusion of ARGs in soil. 

However, the impacts of manure application contaminating the soil with ARGs on environmental quality and human health still 

remain unclear. It is, therefore, suggested that studies should be intensified on modelling, source tracing, biogeographical 

distribution, rules of ARGs transferring from sources to environmental media, measures to reduce and mechanisms of reducing 

the transfer, which will help to recycle animal waste safely and control pollution of ARGs in the environment effectively. 

Key words: Antibiotics; Antibiotic resistant genes (ARGs); Livestock feces; Antibiotic resistant bacteria (ARB); Natural factor; 

Human factor 

抗生素的发明和使用是人类医学史上具有里

程碑意义的成就，但由抗生素滥用而导致的大量

抗药性致病菌的出现引起了人们对抗生素及抗性

基因（Antibiotic resistant genes，ARGs）的广泛

关注。随着抗生素的不断使用，微生物（包括病

原菌和非病原菌）对抗生素的抗性逐年增加，对

人类健康和环境安全构成了巨大的潜在危害 [1]。欧

洲每年大约 2.5 万人死于抗生素抗药细菌，美国每

年至少 200 万人的疾病和 2.3 万人的死亡是由于抗

生素抗药性导致的 [2]。世界卫生组织（WHO）已

将 ARGs 作为 21 世纪威胁人类健康的最重大挑战

之一。2014 年 4 月世界卫生组织发布首份全球 114

个国家抗生素抗药的监测报告。美国从 1996 年开

始由美国疾病控制中心（CDC）、食品药品监督管

理局（FDA）和农业部（USDA）三部门共同实施

国 家 抗 生 素 抗 药 性 监 测 计 划 （ National 

Antimicrobial Resistance Monitoring System ，

NARMS）。我国于 2016 年由国家卫生计生委等 14

部 门 联 合 制 定 了 《 遏 制 细 菌 耐 药 国 家 行 动 计 划

（2016—2020 年）》。抗生素和 ARGs 污染已经成为

全球性的环境健康问题。  

中国是畜禽养殖大国，全国各种规模畜禽粪便

鲜重产量为 16.29 亿～32.64 亿 t[3]。畜禽粪便作为有 

机肥料广泛应用于农业生产中。随着集约化畜禽养

殖业的发展，越来越多的抗生素用于畜禽疾病的防

治。据估计，全球兽用抗生素 2013 年使用量约为

13.1 万 t，到 2030 年将达到 20.0 万 t[4]。2013 年中

国抗生素使用量为 16.2 万 t，其中 52%为兽用抗生

素；在 36 种常见抗生素中，兽用抗生素的用量为

7.8 万 t，占比高达 84.3%[5]。这些兽用抗生素大多

数不能被动物完全吸收，而是以原型或代谢物的形

式排放至环境中，肉用动物使用的抗生素有 30%～

90%以母体化合物的形式随粪便排出体外 [6]，2013

年中国 36 种常见抗生素排放量为 5.4 万 t，分别排

放至土壤（54%）和水体（46%）中，其中 84.0%来

源于动物排泄（猪：44.4%；鸡 18.8%；其他动物

20.9%），涉及的抗生素种类有磺胺类、四环素类、

氟喹诺酮类、大环内酯类、β-内酰胺类等[5]。土壤作

为 ARGs 的重要储存库和介质，成为各国科学家关

注和研究的热点。 

1  抗生素的作用及抗性产生的分子机制 

抗生素和微生物抗性之间是“侦查”与“反侦

查”的关系。由于抗生素是微生物的代谢产物，此

类微生物本身就具有抗药性，这种抗药性为固有抗
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药。另一方面，抗生素的滥用加速了 ARGs 与抗性

细菌的产生和扩散。抗生素作用及抗性产生的分子

机制[1，7]详见表 1。 

2  粪肥施用土壤中 ARGs 的来源 

2.1  土壤中本底 ARGs 的存在 

土壤中微生物数量庞大，种类极其丰富，是土

壤中极为活跃的生物因子。尽管诸多研究表明人类

活动与土壤中的 ARGs 相关，但是在未受人类影响

的土壤中，微生物自身拥有丰富多样的抗药性及

ARGs[8]。研究发现，在 3 万年前冻土中发现了 β-

内酰胺类、四环素类和糖肽类 ARGs 的存在[9]；在

被隔离 400 万年的洞穴中分离的细菌中也发现 18

个染色体抗药性元件[10]。以上皆说明土壤微生物中

ARGs 的存在早于人类使用抗生素。van Goethem

等[11]对尚未有人类活动的 17 个南极土壤样品进行

分析，发现了 177 种自然存在的 ARGs，其中大部

分 ARGs 编码一个或多个外排泵，常见的有 β-内酰

胺类、氯霉素类、氨基糖苷类 ARGs。 

2.2  动物粪便中的抗生素抗性细菌所携带的 ARGs 

动物粪便中的抗生素抗性细菌所携带的 ARGs

是土壤中 ARGs 的重要来源。由于抗生素的长期滥

用，诱导动物体内产生 ARGs，引发细菌抗药性。

除此之外，为了增产，重金属作为动物生产所需要

的微量元素，也被作为添加剂广泛添加至饲料中[12]，

引发了重金属和 ARGs 的共选择作用，加剧了动物

肠道中 ARGs 的形成[13]。 

 

表 1  抗生素作用及抗性产生的分子机制 

Table 1  Mechanisms of antibiotic effect and resistance generation 

抗生素 Antibiotic class 
抗生素作用机制 Mechanism of antibiotic 

effect 
抗性机制 Mechanism of resistance 

四环素类（四环素、金霉素、土霉素等）

Tetracyclines（tetracycline，chlortetracycline，

oxytetracycline，et al.） 

抑制蛋白质合成（与核糖体 30S 亚基结合）；

干扰氨基酰-tRNA 的结合 Inhibition of 

protein synthesis（binds 30S ribosomal 

subunit）；  interference in aminoacyl-tRNA 

binding 

核糖体保护蛋白；外排泵；酶的作用（药

物改变）Ribosomal protection protein；   

Efflux pumps；  Enzymatic（drug alteration）

大环内酯类（红霉素、泰乐菌素、克拉霉素、

替米考星等）Macrolides（erythromycin，

tylosin，clarithromycin，tilmicosin，et al.） 

抑制蛋白质合成（与核糖体 50S 亚基结合、

抑制肽基 tRNA 的移动）Inhibition of protein 

synthesis（binds 50S ribosomal subunit，

inhibition of translocation of peptidyl tRNA 

23S rRNA 结合靶位突变；外排泵；酶的作

用（药物失活）Methylation of 23S rRNA；

Efflux pumps；  Enzymatic（drug 

inactivation） 

林可酰胺类（林可霉素、克林霉素等）

Lincosamides（lincomycin，clindamycin，et al.） 

抑制蛋白质合成（与核糖体 50S 亚基结合、抑

制肽基链延伸）Inhibition of protein synthesis

（binds 50S ribosomal subunit，inhibition of 

peptide elongation） 

rRNA 甲基化；突变；酶的作用（药物失活）

Methylation of rRNA；  Mutation；  

Enzymatic（drug inactivation） 

氨基糖苷类（庆大霉素、新霉素、链霉素、卡

那霉素等）Aminoglycosides（gentamicin，

neomycin，streptomycin，kanamycin） 

抑制蛋白质合成（与核糖体 30S 亚基结合、

抑制肽基 tRNA 的移动、干扰对 mRNA 信息

的读取）Inhibition of protein synthesis（binds 

30S ribosomal subunit，inhibition of 

translocation of petptidyl tRNA；  

interference of reading mRNA） 

减少摄入或降低细胞膜透性；改变核糖体

结合位点；产生氨基糖苷钝化酶 Reduction 

of uptake or cell Permeability；  Alteration 

of ribosomal binding sites；  Production of 

aminoglycoside modifying enzymes 
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续表 

抗生素 Antibiotic class 抗生素作用机制 Mechanism of antibiotic effect 抗性机制 Mechanism of resistance 

氯霉素类 Chloramphenicol 抑制蛋白质合成（与核糖体 50S 亚基结合、阻

断肽酰酶作用）Inhibition of protein synthesis

（binds 50S ribosomal subunit；inhibits eptidyl 

transferase） 

改变膜透性；酶的作用（酰基转移酶使药

物失活）；突变（50S 亚基）Alteration of  

membrane permeability；Enzymatic

（aceyltransferase action to inactivate drug）；

Mutation（50S ribosomal subunit） 

β-内酰胺类（包括头孢菌素类）（青霉素、

氨苄西林、阿莫西林、甲氧西林、苯唑西

林、头孢氨苄、头孢唑啉、头孢他啶、头

孢噻肟等）β-Lactams（including 

cephalosporins）（penicillin，ampicillin，

amoxicillin，methoxicillin，benzacillin，

cefalexin，cefazolin，ceftadime，ceftaxime，

et al.） 

抑制细胞壁（肽聚糖）合成；与青霉素结合蛋

白结合使其失活 Inhibition of cell wall

（peptidoglycan）synthesis，binds and inactivates 

PBPs 

产生 β-内酰胺酶；改变或降低与青霉素结

合蛋白的亲合；外排泵β-lactamases

（drug-modifi cation enzymes）；  

Modification or reduction of affinity with 

PBPs；Efflux pumps 

磺胺类（磺胺甲恶唑、磺胺邻二甲氧嘧啶、

磺胺甲氧哒嗪等）Sulfonamides

（sulfamethoxazole，sulfamethoxypyridine，

sulfadiazine，et al.） 

抑制叶酸合成（因与氨苯甲酸结构类似从而抑

制二氢叶酸合成）Inhibition of folic acid 

synthesis（competitively inhibits DHPS by 

structural analogy with p-aminobenzoic acid） 

二氢叶酸合成酶突变引起染色体抗药；核

苷酸插入（新的二氢叶酸）New enzyme

（mutation or mosaic dhps，high affinity with 

PABA）；Insertion of nucleotides（new 

DHPS） 

氟喹诺酮类（环丙沙星、沙氟沙星、诺氟

沙星、氧氟沙星等）Fluoroquinolones

（ciprofloxacin，sarafloxacin，norfloxacin，

ofloxacin，et al.） 

抑制 DNA 复制和转录（抑制 DNA 旋转酶和拓

扑异构酶Ⅳ）Inhibition of DNA replication and 

transcription（inhibition of DNA gyrase and 

topoisomerase Ⅳ） 

外排泵；DNA 旋转酶结合蛋白；突变（DNA

旋转酶和拓扑异构酶Ⅳ）Effl ux pumps；  

DNA gyrase-binding proteins；Mutations

（DNA gyrase，topoisomerase Ⅳ） 

多肽类（万古霉素、放线菌素、杆菌肽、

多粘菌素 B 等）Polypeptides（vancomycin，

actinomycin，bacitracin，polymyxin B，et 

al.） 

破坏细胞膜结构和透性 Disruption of cell 

membrane structure and permeability 

改变膜结构 Alteration of membrane 

structure 

离子载体类（莫能菌素、制真菌素、短杆

菌肽 A 等）Ionophores（monensin，nystatin，

gramicidin A） 

破坏横跨膜的离子浓度 Disruption of 

transmembrane ion concentration gradients 

酶的作用（药物降解）；胞外多糖（从细

胞膜中排出药物）Enzymatic（drug 

degradation）；Extracellular 

polysaccharides（excludes drug from cell 

membrane）  

 
Zhao 等 [14]发现猪饲料中抗生素以及重金属的

添加会增加其肠胃微生物 ARGs 的丰度，ARGs 的

分布与微生物群落结构密切相关，其中拟杆菌门和

厚壁菌门之间关系最为密切；ARGs 群落变化由饲

料中的抗生素和金属添加（31.8%）、肠道微生物群

落组成结构（23.3%）及二者的相互作用（16.5%）

导致。肉牛饲喂四环素及引起的其他因素可增加粪

便中抗药性大肠肝菌的数量[15]。 

越来越多的研究从畜禽粪便中检测到高丰度的

ARGs，如四环素类 ARGs：tetA、tetC、tetE、tetG、

tetM、tetO、tetQ 和 tetT，磺胺类 ARGs：sul1、sul2

和 sul3，喹诺酮类 ARGs：oqxB、qnrS 和 qnrD，链
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霉素类 ARGs：strA、strB，氨基糖苷类 ARGs：aadA，

大环内酯类 ARGs：ermB、ermF 等[16-17]。畜禽粪便

中存在丰富多样的 ARGs，多种抗药机制并存已成

为一种普遍现象。Qu 等[18]对鸡盲肠中微生物进行检

测，发现了大量的转座酶基因，这些转座酶在一定

程度上促进了 ARGs 的水平转移，这也是鸡粪中抗

生素 ARGs 丰度高的一个重要原因。 

先进技术的发展为研究 ARGs 提供了更好的技

术手段。采用高通量定量 PCR 技术在加拿大一个奶

牛场的牛粪中发现 114 种 ARGs，其中，大环内酯-

林可酰胺-链阳菌素 B 类（MLSB）28 种 ARGs、四

环素类 21 种 ARGs、氨基糖苷类 19 种 ARGs、多重

抗药类 18 种 ARGs、β-内酰胺类 16 种 ARGs [19]。在

澳大利亚一项研究中，鸡粪中检出 127 种 ARGs、

牛粪中检出 109 种 ARGs、猪粪中检出 136 种 ARGs，

其中，鸡粪中有 19 种、牛粪中有 3 种、猪粪中有

22 种，三种粪便共同存在的有 86 种[20]。这表明畜

禽粪便是重要的 ARGs 储存库，粪便中 ARGs 的丰

度可能与养殖场中抗生素使用情况和动物类型密切

相关。 

2.3  土壤中抗生素累积可能导致微生物产生 ARGs 

在多家养殖场的粪便中检出多种高浓度的兽用

抗生素。Guo 等[21]选取了江苏 16 家养殖场 53 个粪

便样品发现，检出率最高的为四环素类药物，检出

浓度为 54.1～5 775.6 µg·kg–1，其次为喹诺酮类药物

（ 8.4 ～ 435.6 µg·kg–1 ）、 磺 胺 类 药 物 （ 3.2 ～ 5.2 

µg·kg–1）和大环内酯类药物（0.4 ～110.5 µg·kg–1）。

Pan 等[22]选取了山东 21 家典型集约化养猪场，采集

并分析了 126 个猪粪样本的抗生素浓度，发现四环

素类检出率为 84.9%～96.8%，其中金霉素的检出浓

度最高，达到 764.4 mg·kg–1，是目前为止四环素类

抗生素在猪粪中检测到的最高浓度，磺胺类抗生素

的检出率为 0.9%～51.6%，其中磺胺二甲嘧啶检出

浓度最高，达到 28.7 mg·kg–1。 

随着粪便和污水作为肥料施入土壤，抗生素也

随之进入土壤。在环境中，有的抗生素（如青霉素

类）很容易降解，有的（如氟喹诺酮类、大环内酯

类）可存在很久，容易扩散和累积[23]。在长江三角

洲 241 个农田土壤均检出抗生素，其中四环素检出

频率最高（99.6%）、其次为喹诺酮类（99.0%）和

磺胺类（66.8%） [24]。在河北、河南、四川、江苏

四省 53 个土壤中，96.23%的土壤检出抗生素，其中

磺胺间甲氧嘧啶检出率最高（71.70%）、土霉素检出

浓度最高（415.0 µg·kg–1）[25]。 

关于抗生素浓度和 ARGs 的报道较多，但在

同一时间和地点对这两个参数同时量化的研究较

少。对截止 2018 年 5 月的 42 篇同时检测抗生素

浓度和 ARGs 丰度的文献进行 Meta 分析，抗生素

压力对 ARGs 丰度的增加作用显著，即使在抗生

素浓度很低的水平下也是如此 [26]。在长期施用四

环素残留猪粪的土壤中发现，四环素残留量与四

环素 ARGs 丰度存在着显著的正相关关系 [27]。在

长期施用牛粪和鸡粪的温室土壤中，抗生素残留

量与 ARGs 丰度显著正相关 [28]。有研究发现 ARGs

丰度对不同抗生素的响应不同，四环素类 ARGs 

tetO、 tetW、 tetM 与土霉素含量显著正相关，但

与同为四环素类药物的四环素、金霉素和强力霉

素的相关性不显著，磺胺甲嘧啶与磺胺类 ARGs 

sul2 相关性也不显著 [29]。  

2.4  粪肥施用后土壤微生物群落改变 

即使施用不含抗生素的有机肥，也可以显著富

集土壤中抗生素抗性微生物和 ARGs，其原因是土

壤养分的投入改变了土壤微生物群落结构组成，引

起含有 blaCEP-04 基因的假单胞菌、含有 β-内酰胺酶

抗性的紫色杆菌和肺尖嗜冷杆菌的大量繁殖 [30]。

Han 等[31]认为施用猪粪和鸡粪通过影响土壤的理化

性质，增加土壤中细菌的丰度，进而影响土壤中

ARGs 和移动元件（Mobile genetic elements，MGEs）

的 丰 度 ； 46.3% 的 ARGs 变 异 可 以 由 细 菌 群 落

（27.6%）、MGEs（8.9%）、土壤理化性质（4.2%）、

细菌群落+ MGEs（1.5%）、细菌群落+土壤理化性质

（1.9%）、MGEs+土壤理化性质（1.4%）和细菌群落+

土壤理化性质+MGEs（0.8%）解释。 

3  粪肥施用土壤中 ARGs 分布及转移 

3.1  粪肥施用土壤中 ARGs 分布 

畜禽养殖业向土壤输入的 ARGs 不仅仅局限于

养殖场内和养殖场周围的土壤中，它还将随着粪肥

施用于农田中而传播至更远的地方。在不同国家和

地区、施用不同类型肥料的土壤中检出多种多样的

ARGs 和 MGEs（表 2）。 
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表 2  粪肥施用土壤中抗性基因（ARGs）和移动元件（MGEs） 

Table 2  Antibiotic resistant genes（ARGs）and mobile genetic elements（MGEs）in manure applied soil 

土壤来源 Locations 土壤样品 Soil samples 肥料类型 Manure types ARGs 或 MGEs ARGs or MGEs 参考文献 References

山东省 Shandong — 
猪粪、鸡粪、牛粪 Swine，

poultry，and cattle manure 
260 种 ARGs260 ARGs [31] 

山东省 Shandong 
设施菜地 Greenhouse 

vegetable fields 

猪粪、鸡粪、牛粪、羊粪 Swine，

poultry，cattle and sheep 

manure 

tetW、tetM、tetO、sul1、sul2、intI1、

intI2 
[29] 

北京市 Beijing 
韭菜地 Chinese chives 

field 
猪粪 Swine manure 

83 种 ARGs、3 种 MGEs 83 ARGs and 

3MGEs 
[32] 

湖南省 Hunan 
玉米小麦轮作地

Wheat/maize rotation 
猪粪 Swine manure 101 种 ARGs101 ARGs [33] 

四川省 Sichuan — 猪粪 Swine manure 
139 种 ARGs、6 种 MGEs 

139 ARGs，6 MGEs 
[34] 

江西、陕西、吉林

Jiangxi，Shaanxi，

Jilin 

— 猪粪 Swine manure 
tetM、tetG、tetX、ermB、ermF、blaTEM、

intI1 

[35] 

 

美国 United States 
牧场、玉米地 Dairy 

pasture，cornfield 

牛粪、猪粪 Dairy and swine 

manure 

89 种 ARGs 和 MGEs 89 ARGs and 

MGEs 
[36] 

美国 United States — 牛粪 Dairy manure 367 种 ARGs 367 ARGs [37] 

美国 United States — 
马粪、牛粪、羊粪 Equine，

bovine，and ovine manure 
ermF、sul1、sul2 [38] 

美国 United States 麦地 Wheat 奶牛场废水 Dairy wastewater ermB、sul1、tetM、intI1 [39] 

加拿大 Canada 蔬菜地 Vegetable field 牛粪 Dairy manure sul1、aadA、strA、strB、ermB、ermF [16] 

澳大利亚 Australia 蔬菜地 Vegetable field 
猪粪、牛粪、鸡粪 Swine，cattle 

and poultry manure 
185 种 ARGs 185 ARGs [20] 

西班牙 Spain 莴苣地 Lettuce field 
马粪、鸡粪 Horse and chicken 

manure 

tetA、tetW、tetM、sul1、sul2、qaqE、

TnpA、intI 
[40] 

韩国 South Korean 水稻地 Paddy field 

牛粪、猪粪 Cattle and swine 

manure 

tetB、tetC、tetE、tetG、tetH、tetZ、

tetK、tetL、tetY、tetM、tetO、tetS、

tetW、tetQ、tetT、tetP（b）、tetX 

[41] 

德国 Germany — 
牛粪、猪粪 Cattle and swine 

manure 

sul1、sul2、tetC、tetH、tetQ、tetS、

tetT、tetW、tetY、tetZ 
[42] 

瑞士 Switzerland 牧场 Pasture 

猪粪 Swine manure sul1、sul2、tetB、tetC、tetH、tetM、

tetO、tetQ、tetS、tetT、tetS、tetW、

tetY、tetZ 

[42] 

意大利 Italy — 牛粪 Cow manure 
sul1、sul2、tetA、tetQ、tetW、intI1、

IncP-1ε/trfA 
[43] 

注：— 表示文献中未提及生长植物 Note：— means that no plant information available 
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此外，粪肥施用对致病微生物及抗药性的影响

更应该引起注意。Pornsukarom 和 Thakur[44]研究发

现土壤和猪粪中沙门氏菌的检出率分别为 10.69%

和 38.46%；美国北卡罗莱纳州的检出率（25.45%）

极显著高于爱荷华州（2.73%）；从猪粪及施用猪粪

的土壤中分离出 58.73%的沙门氏菌具有对三种或

三种以上药物的多重抗药性。猪粪施用土壤中分离

的产超广谱 β-内酰胺酶大肠杆菌与猪粪中的基因

相似度高于 90%[45]。ARGs 一旦存在于人类致病菌

上，这些具有抗药性的致病菌就很可能随着粪肥的

施加进入食物链，进而可能引发临床感染。总之，

环境中的致病微生物所携带的抗药性及 ARGs 不仅

是一个环境问题，更是关系到人体健康的公共卫生

问题。 

3.2  土壤中 ARGs 的转移 

普遍认为，抗生素抗性细菌通过粪肥施用进入

土壤，所携带的大量 ARGs 在环境中的持久性残留

以及在不同介质中的转移、扩散较抗生素本身对环

境的危害更大。 

ARGs 的传播扩散通过两种方式：垂直转移和

水平转移。其中垂直转移是指亲代和子代之间通过

繁殖发生的基因转移。水平转移是指同种或不同种

属菌株之间通过转化、转导和接合等方式发生的基

因转移[7]。但 ARGs 在土壤、水及植物中的转移分

配比例及程度尚不清楚。抗性细菌和 ARGs 在环境

中的存在及转移详见图 1。 

土壤和畜禽粪便中的细菌群落存在巨大差异，土

壤中的微生物较粪便中的更具有竞争力[46]，粪便中

的细菌在土壤中的存活时间虽然仅有几周到几个月，

但是基因从粪便抗药细菌到土壤土著细菌的水平转

移会导致土壤中 ARGs 长期持留[30]。在施用猪粪的

土壤中发现多重抗药沙门氏菌通过质粒介导 ARGs

的水平转移[47]。粪便能刺激抗生素 ARGs 在土壤中

的水平转移，主要的宽宿主质粒如 IncP-1 和 IncQ 在

粪便中丰度很高，质粒 IncN 和 IncW 也经常被检出，

若 ARGs 在质粒中存在，质粒的多样性使 ARGs 能够

在不同的细菌种属之间进行水平转移[48]，导致 ARGs

更广泛迁移。此外，整合子是基因水平转移的遗传元

件之一，是细菌基因组进化的热点，它可以通过基因

盒的获得与重排进行基因水平转移。其中，一类整合

子携带的 ARGs 盒主要编码与氨基糖苷类、β-内酰胺

类和氯霉素抗性相关的 ARGs[49]。 

 

图 1  抗性细菌和 ARGs 在环境中转移示意图[50] 

Fig. 1  Schematic diagram of antibiotic resistant bacteria and ARGs in environment [50] 
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土壤作为重要的 ARGs 储存库，其中部分抗药

细菌及 ARGs 会随着雨水的淋洗、径流等进入水体

中。水体环境是另一个重要的 ARGs 储存库，而农

田的径流水是水体中 ARGs 的重要来源[51]。有研究

发现，施用猪粪可显著增加径流水中 tetQ、tetX、

ermB、ermF 的含量，并且 tetQ、ermB、ermF 受降

雨的影响[52]。Fang 等[53]发现养殖场中 ARGs 主要是

通过养殖废水排放、粪肥施用转移扩散至溪水、沉

积物和设施土壤中。 

土壤中 ARGs 还会附着在农作物中随着食物链

向人体及动物传播。生长在粪肥施用土壤中的蔬菜

暴露于 ARGs 高风险中[16]。Wang 等[54]在粪肥施用

土壤、植物内生菌和叶际微生物中均检测到 ARGs

存在，这些抗性植物内生菌很可能来自土壤土著细

菌，并在植物组织内定殖，促使 ARGs 从土壤转移

至植物中，对人类健康存在潜在威胁。Marti 等[55]

在施用猪粪的土壤以及土壤上种植的蔬菜均检测到

了多种 ARGs，在施用新鲜猪粪的土壤中收获的蔬

菜检测到一些独有的抗生素 ARGs。因此，作为粪

肥中 ARGs 和植物 ARGs 的介质，土壤中 ARGs 的

研究就显得尤为重要。 

4  粪肥施用土壤中 ARGs 持久性和传播

扩散的影响因素 

粪肥施用土壤中 ARGs 持久性和传播扩散的影

响因素主要分为两个方面，一方面是自然因素：主

要包括气候（温度、降雨）、时间和土壤类型等；另

一方面是人为因素：主要包括抗生素的含量和种类、

粪肥的种类和处理方式、重金属含量、生物质炭添

加等。 

4.1  自然因素 

4.1.1  气候（温度、降雨）    关于气候对土壤中

ARGs 的影响研究较少，但是土壤中温度、含水量

等均是影响土壤中微生物的重要因素，其对微生

物群落的影响可能会影响土壤 ARGs 丰度。在长

期施用四环素残留猪粪的土壤中发现，合适的气

候条件对抗药菌和 ARGs 形成有较好的促进作用，

秋季较夏季更适合抗药菌和 ARGs 形成 [27]。此外，

降雨影响携带 ARGs 的细菌生长和 ARGs 水平转

移 [38]。  

4.1.2  时间    粪肥携带的细菌在土壤中的存活时

间因条件的不同差异很大。以沙门氏菌为例，在低

于 0℃的土壤中沙门氏菌可存活 6 个月以上，0～5℃

可存活小于等于 28 周，而 30℃仅存活 4 周。虽然

粪便耐抗生素细菌会死亡，但粪便抗药细菌携带的

ARGs 水平转移至土壤土著细菌中。Zhang 等[56]研

究发现施肥 172 d 后黄壤中 ARGs 的丰度增加，而

在红壤和黑土中 ARGs 的丰度降至对照水平。也有

研究表明，尽管粪肥施用土壤中 ARGs 的丰度随着

时间的延长而减少，但是 120d 后，其丰度仍然较未

施肥土壤的高[31]。Zhao 等[29]研究了粪肥施用 1 a 到

大于 10 a 设施蔬菜地中 ARGs 的分布，发现施肥年

限对 ARGs 含量和丰度的影响并无明显趋势。 

4.1.3  土壤类型    不同类型的土壤其理化性质、

结构、微生物组成等各不相同，因此不同类型土壤

具有不同的 ARGs 组。有研究认为氮元素对土壤

ARGs 含量有很大影响[57]。与土壤中的养分相比，

细菌对粪肥施用土壤中四环素 ARGs 累积发挥更重

要的作用[46]。中性 pH、高含量有机碳的土壤中 ARGs

受粪肥施用的影响最小[35]。Zhang 等[56]发现土壤类

型显著影响粪肥施用后土壤中抗药细菌和 ARGs 动

态变化，在红壤和黑土中 ARGs 的变化取决于微生

物群落的变化，而在黄壤中基因水平转移是影响

ARGs 的主要因素。 

多项研究认为土壤中细菌群落组成对粪肥施用

土壤中 ARGs 组成的影响很大。在农田中变型菌门

细菌影响 ARGs 的组成，而在草地中绿弯菌门和浮

霉菌是主导菌[36]。Forsberg 等[57]对 18 种农业和草地

土壤进行 18 种抗生素抗性的功能元基因组筛选，发

现细菌群落组成（而不是水平转移）是土壤中抗生

素抗性的主要决定因素。因此，维持或增加土壤微

生物的多样性可能对缓解土壤中 ARGs 的扩散和累

积有效果。 

4.2  人为因素 

4.2.1  抗生素的含量和种类    关于土壤中抗生素

和 ARGs 之间的关系在 2.3 中已做论述，但也许抗

生素和 ARGs 的环境共存并不一定是单纯的因果关

系。它们通常同时被排放至环境中，遵循类似的路

径。但不同的是，抗生素在环境中可降解，而 ARGs

不是“可降解的污染物”，而是在环境中可自动复制、

增殖或减少的元件，ARGs 的持久性和扩散途径更

加多样和复杂。 
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4.2.2  粪便种类和处理方式    作为一种常用的农

业措施，粪肥施用会导致大量微生物（包括抗性细

菌和潜在的人类病原菌）进入土壤。功能元基因组

学分析表明，施用有机肥后肥料源 ARGs 占土壤中

ARG 总量的 70%以上[58]。猪粪、牛粪、鸡粪是施用

最广泛的三种粪肥类型，由于动物和饲养方式不同，

不同动物粪便中含有不同 ARGs。有研究发现粪便

中 ARGs 丰度由高到低的顺序依次为猪粪、鸡粪、

牛粪[20]。Peng 等[59]发现粪肥施用 30 a 后，猪粪显

著增加了土壤中 ARGs 丰度，而施用牛粪的作用不

明显。土壤中携带 ARGs 的细菌生长和 ARGs 水平

转移也受粪便类型的影响[38]。 

好氧堆肥是畜禽粪便无害化处理和资源化利用

的重要方式。Gou 等[19]发现好氧堆肥可显著降低牛

粪和土壤中 ARGs 的丰度和多样性，并且在施用堆

肥土壤中 ARGs 与 MGEs 的相关性弱于施用新鲜粪

便的土壤中。但也有研究发现堆肥处理增加了粪便

中的 tetX 的丰度，但土壤中未变化，而在粪便和土

壤中 tetG 均有增加[56]。 

厌氧消化在畜禽粪便处理和沼气生产中有着

广泛的应用。厌氧消化降低了沼气残渣中四环素

ARGs 和大环内酯类、林可酰胺类、链阳性菌素类

（MLSB）ARGs；但磺胺类、氨基糖苷类和氟苯尼

考、氯霉素和胺酰醇类 ARGs 增加了几十倍甚至几

百倍 [32]。长时间低溶氧可加速猪场粪水中 ARGs

的去除[60]。高固体厌氧消化过程中游离氨的不足和

挥发性脂肪酸（特别是丙酸）的积累减缓了猪粪中

ARGs 的降低[61]。 

4.2.3  重金属含量    为了增强畜禽防病能力、提

高畜禽生长性能，重金属在规模化畜禽养殖中的滥

用现象导致畜禽粪便中重金属富集。在猪粪堆肥过

程中铜抗性基因、ARGs、intI1 间存在共生关系，其

中，基因 pcoA、tcrB、ermA、ermB 及 intI1 丰度降

低，而基因 copA 和 cusA 丰度升高；高浓度铜离子

降低铜抗性基因、ARGs、intI1 的传播效率[62]。粪

肥施用 30 年的土壤中 Cu、Zn、Pb 含量增加，并

且与 tetG、tetO、tetW、tetB（P）、sul1、sul2、ermB

和 ermF 成显著正相关，表明重金属参与细菌抗药

性共选择过程。而 Cu、Zn、Pb 含量与 MGEs intl1

的正相关关系表明三种重金属可能参与 ARGs 的转

移[59]。即使是亚剂量的重金属也会促进质粒介导的

ARGs 水平转移[63]。此外，纳米级铝也被发现能够

引起 ARGs 的水平转移，对 ARGs 的接合、转化和

转导过程均有促进作用，这与其影响细胞膜状态和

调控基因表达有关，而正常铝对 ARGs 无影响[64]。 

4.2.4   生物质炭添加    生物质炭是在无空气的

情况下生物质热解过程中形成的一种富碳固体，通

过参与 π-π 电子供体、受体表面与抗生素的相互作

用，有可能降低土壤溶液中抗生素的浓度。在含有

高丰度 ARGs 的有机肥污染土壤中，生物质炭的添

加降低了土壤、生菜叶片和根系中 ARGs 的丰度[65]。

但也有研究得出不同的结果：添加生物质炭 30 d 后

土壤中 ARGs 显著降低，而 60 d 后，添加生物质炭

的土壤中 ARGs 显著高于对照[66]；添加生物质炭可

显著降低土壤中 ARGs 的丰度，但在生长植物的土

壤，生物质炭的作用不明显[67]。 

5  研究展望 

尽管多项研究证明抗生素在养殖业中的使用及

畜禽粪便的施用促进了细菌抗药性的产生，但其对

环境质量及健康的潜在影响并不完全清楚。由于抗

生素使用和粪肥施用过程中一系列的相互作用，相

关的非生物学和生物学机制非常复杂。虽然诸多研

究认为选择性突变和基因水平转移机制是 ARGs 在

环境中不同介质之间存在和转移的主要原因，但也

不排除与环境中其他因素协同作用的可能。因此，

有必要深入开展实地试验和模型建立工作，将其他

生物和非生物参数（土壤动物、营养物质）、抗药性

共同选择剂（多种重金属）和污染类型（污水、粪

便污染、灌溉）等多种因素结合起来，避免由于数

据来源、设计和方法不同带来的模型预测能力有限

和不确定性。 

由于 ARGs 本身是一种自然现象，环境中广泛

存在抗药性本底值，因此难以区分、辨别由人类活

动（如畜禽养殖）引起的抗药性和自然本底抗药性，

对 ARGs 进行溯源成为一种新的挑战。因此，有必

要对以下三方面进行深入研究：1）具有指示作用的

ARGs；2）可能的潜在性基因宿主微生物；3）采用

不同类别的 ARGs 建立模型，用于追溯抗生素抗药

来源。 

微生物功能基因与地理距离相关，具有生物地

理上的地方特性。对于 ARGs 大尺度地理分布格局

的研究可以增加人们对 ARGs 在生态系统中扩散机
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制的认识。对于 ARGs 是否显示出距离衰减关系，

以及驱动微生物分类群落的生物地理学的四个基本

过程（选择、漂移、扩散和突变）影响 ARGs 的生

物地理模式需要深入研究。 

随着科技的发展，高通量测序、生物信息学和

现代统计分析技术的发展为多尺度、多层次研究

ARGs 的发生、转移和扩散途径及机制提供了科学

手段。应该对 ARGs 从污染源向土壤、地下水、地

表水及植物介质中的传播规律、削减措施及机制开

展更深入研究，以期有效遏制 ARGs 在环境中的污

染，真正做到畜禽粪便的无害化和资源化利用。 
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