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摘 要：为系统探究不同土地利用类型对土壤中抗生素耐药菌（ARB）及耐药基因（ARGs）分布的影响，采集北京市

金鸡河流域 6 种典型土地利用类型（菜地、麦地、花圃、果园、苗圃和养殖场）土壤样品，对其总可培养细菌、金霉

素耐药菌、磺胺甲噁唑耐药菌和代表性 ARGs 的丰度进行测定，并结合高通量测序技术分析典型土壤微生物群落结

构特征。结果表明，金鸡河流域张镇和龙湾屯镇所受抗性污染程度最高，菜地土壤中 ARB、ARGs 及 intI1 的丰度显

著高于其他土地利用类型（P<0.05）；拟杆菌门（Bacteroidetes）、厚壁菌门（Firmicutes）、髌骨细菌门（Saccharibacteria）

和异常球菌-栖热菌门（Deinococcus-Thermus）是土壤中的优势菌门；溶杆菌（Lysobacter）和德沃斯氏菌（Devosia）

是 ARGs 的主要宿主菌，与 sul1、sul2、tetG、tetX 及 intI1 均呈显著正相关（P<0.05）。金鸡河流域菜地土壤的耐药

水平显著高于其他土地利用类型，应注重有机肥的优化施用以降低土壤微生物耐药性和生态健康的潜在风险。 
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Abstract: 【Objective】 The application of antibiotics has significantly advanced animal husbandry and agriculture. However， 

the resulting contamination by antibiotic-resistant bacteria (ARB) and antibiotic resistance genes (ARGs) poses a severe threat 

to the ecological environment and human health. This study aims to systematically investigate the effects of different land use 
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types within the same region on the distribution of ARB and ARGs in soil. 【Method】 This study collected 210 soil samples 

from six typical land use types (vegetable fields, wheat fields, flower gardens, orchards, nurseries and livestock farms) in the 

Jinji River basin of Beijing. The abundance of total cultivable bacteria, chlortetracycline-resistant bacteria, sulfamethoxazole-

resistant bacteria, and representative ARGs in the soil was measured. Additionally, the structural characteristics of 

representative soil microbial communities were analyzed using high-throughput sequencing technology. 【Result】 The results 

indicate that the resistance contamination in Zhang Town and Longwantun Town of the Jinji River basin was the most severe. 

The abundance of ARB, ARGs, and intI1 in vegetable field soil was significantly higher than that in other land use types 

(P<0.05). Bacteroidetes, Firmicutes, Saccharibacteria, and Deinococcus-Thermus were the dominant bacterial phyla in the soil. 

Also, Lysobacter and Devosia were identified as the main host bacteria for ARGs, and they showed significant positive 

correlations with sul1, sul2, tetG, tetX, and intI1 (P<0.05). 【Conclusion】 Based on our results, the resistance level of vegetable 

field soil in the Jinji River sub-basin was significantly higher than that of other land use types. Thus, it is essential to focus on 

the optimized application of organic fertilizers to reduce the potential risks of soil microbial resistance and ecological health. 

Key words: Antibiotic-resistant bacteria (ARB); Antibiotic resistance genes (ARGs); Land use type; Microbial community; 

Vegetable field 

 

抗生素的应用极大促进了畜牧业和农业发展，但由此产生的抗生素耐药菌（Antibiotic-resistant 
bacteria, ARB）和耐药基因（Antibiotic resistance genes, ARGs）污染问题对生态环境和人类健康造成

严重威胁[1]。ARGs 还可通过接合、转导和转化等作用进行水平基因转移，在不同环境和食物链中传

播[2]。土壤是抗生素抗性的重要储存库，为 ARB 和 ARGs 的积累与扩散提供了重要载体[3]。土地利

用类型被认为是影响 ARGs 和 ARB 分布的关键因素之一，土地利用类型的改变会显著影响土壤微生

物群落多样性和组成[4]，进而影响土壤 ARB 和 ARGs 的产生、富集与传播路径[5]。已有研究表明，

不同土地利用类型下 ARGs 的分布存在显著差异[6]。例如，设施菜地土壤 ARGs 的种类和丰度高于

粮田和普通露天农田，这与设施农业中频繁的施肥和灌溉有关，动物粪肥和灌溉污水可影响 ARGs
分布，加速其在环境和微生物中传播[7]。以上研究证明在高强度农业管理下，土壤中 ARGs 丰度和类

型会呈现增加趋势。但有长期定位研究却发现，排除人为干扰后，在自然选择作用下草地 ARGs 的

多样性和丰度均高于农田和裸地[8]。因此，深入研究不同土地利用类型下 ARB 和 ARGs 的分布特征，

对于全面理解抗生素抗性在环境中的传播规律具有重要意义。现有研究对养殖场、菜地和粮田等特

定土地类型的关注较多，而针对同一母质多种土地利用类型的系统性比较研究仍然不足，尤其是花

圃、苗圃和果园等地 ARB 和 ARGs 分布特征的差异。此外，土壤微生物群落的结构和功能可显著影

响 ARGs 的丰度和类型，变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门和放线菌门均为具有较强 ARGs 携带能力

的门[9]，解析微生物群落与 ARGs 的相互作用机制，对于抗生素抗性扩散的防控具有重要意义。 
四环素类的金霉素（Chlortetracycline, CTC）和磺胺类的磺胺甲噁唑（Sulfamethoxazole, SMX）

在农业活动中被广泛使用[10]，相关 ARB 和 ARGs 在土壤环境中具有较高的检出率和传播风险[11]。

本研究选取这两类抗生素作为研究对象，探讨北京市顺义区金鸡河小流域不同土地利用类型土壤中

ARB 和 ARGs 的分布情况及其潜在生态机制，采用 16S rRNA 基因高通量测序技术分析土壤中微生

物群落的分布特征及其与 ARGs 的相关性。研究旨在揭示抗生素抗性污染在不同土地利用类型下的

分布规律，为农田土壤生态健康的综合评估提供科学依据，同时为抗生素的合理使用和 ARGs 扩散

的生态风险防控提供理论支持。 

1 材料与方法 

1.1 样品采集 



土 壤 学 报 
Acta Pedologica Sinica 

http://pedologica.issas.ac.cn 
 

土壤样品采集于北京市顺义区金鸡河流域覆盖的 6 个城镇，该地区农业发达，是我国首批农业

绿色发展先行区之一。2021 年 7 月进行土壤样品采集，选取不同方位典型村落 6 个：北小营镇、大

孙各庄镇、龙湾屯镇、木林镇、杨镇及张镇，土地利用类型 6 种：菜地、麦地、花圃、果园、苗圃

及养殖场，共布设 210 个采样点（图 1）。五点混合取样法采集表层土壤（0～10 cm），每个样点采

集 2 kg 土壤样品，低温存放带回实验室。部分置于 4 ℃保存用于 ARB 检测，部分-80 ℃保存用于

DNA 提取及 ARGs 检测。 

 
图 1 采样点分布示意图 

Fig. 1 Location of sampling sites 

1.2 总可培养细菌和 ARB 测定 
称取 2 g 保存于 4 ℃的土壤样品，置于经高温灭菌的三角瓶中，加入 18 mL 无菌水。于 25 ℃、

200 r·min-1 条件下恒温振荡 30 min 以制备土壤悬浮液。静置 30 min 后，将土壤悬浮液按梯度稀释，

以确保培养基上的菌落数量保持在 30~300 之间。在 LB 固体培养基中接种培养，测定总可培养细菌

（Total culturable bacteria, TCB）。根据临床和实验室标准协会（CLSI）指南[12]，分别配制最终浓度

为 16 mg·L-1 和 152 mg·L-1 的 CTC 溶液和 SMX 溶液。随后，将土壤悬浮液接至相应抗生素选择性培

养基中，在 35 ℃培养 24 h 后对金霉素耐药菌（Chlortetracycline-resistant bacteria, CRB）和磺胺甲噁

唑耐药菌（Sulfamethoxazole-resistant bacteria, SRB）进行平板计数。每个样品设 3 个重复。 

1.3 土壤 DNA 提取 
将保存于-80 ℃的土壤样品取出，室温解冻后，称取约 0.5 g 样品，使用 FastDNA Spin Kit for Soil

（MP Biomedicals, 美国）试剂盒进行土壤 DNA 提取。提取后采用微量核酸蛋白分析仪测定 DNA 纯

度和浓度，以评估其是否符合实验要求。若 A260/A280 值介于 1.8~2.0 之间，说明 DNA 纯度符合实验

标准。所提取 DNA 样本置于-20 ℃冰箱保存，以供后续实验分析。 
1.4 荧光定量 PCR 

通过荧光定量 PCR 技术（qPCR）定量分析 2 类 6 种目标 ARGs 和 I 类整合子基因，分别为 3 种

磺胺类 ARGs（sul1、sul2、dfrA1）、3 种四环素类 ARGs（tetW、tetG、tetX）以及Ⅰ类整合子（intI1）。

所检测的 ARGs 对应引物序列、退火温度如表 1 所示[13]。 
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表 1 ARGs 和 Ⅰ 类整合子的引物序列和退火温度 

Table 1 Primer sequences and annealing temperatures for ARGs and Class I integrons 

类型 

Type 

目的基因 

Target gene 

引物序列 

Primer sequence 

退火温度 

Annealing temperature /°C 

磺胺类 ARGs 

Sulfonamide ARGs 

sul2 CGGCATCGTCAACATAACCT 
66 

TGTGCGGATGAAGTCAGCTC 

sul1 TTCGGCATTCTGAATCTCAC 
53 

ATGATCTAACCCTCGGTCTC 

dfrA1 AGCATTACCCAACCGAAAGT 
60 

TGTCAGCAAGATAGCCAGAT 

四环素类 ARGs 

Tetracycline ARGs 

 

tetW GAGAGCCTGCTATATGCCAGC 
60 

GGGCGTATCCACAATGTTAAC 

tetG GCTCGGTGGTATCTCTGCTC 
55 

AGCAACAGAATCGGGAACAC 

tetX CAATAATTGGTGGTGGACCC 
58 

TTCTTACCTTGGACATCCCG 

Ⅰ类整合子 

Class I integrons 

intl1 CTGGATTTCGATCACGGCACG 
60 

ACATGCGTGTAAATCATCGTCG 

1.5 16S rRNA 扩增与测序分析 
为研究不同土地利用类型土壤微生物群落结构组成及多样性，采用通用引物 338F 

(ACTCCTACGGGAGGCAGCAG)和 806R (GGACTACHVGGGTWTCTAAT)对细菌 16S rRNA 基因

V3-V4区域片段进行PCR扩增。扩增子经纯化、定量后，由北京奥维森基因科技有限公司利用 Illumina 
MiSeq PE300 平台进行高通量测序。原始序列经 QIIME 过滤、拼接、去除嵌合体后，以 97%相似度

聚类为操作分类单元(OTUs)，并通过 Greengenes 数据库进行物种注释。基于 OTU 表，计算 α 多样

性指数（Chao1 指数和 Shannon 指数），并在门和属水平上统计各类群的相对丰度。 
1.6 数据处理 

使用 Excel 2021 计算平均值和标准差，采用 SPSS 27 进行统计学分析，采用单因素方差分析

（ANOVA）和最小显著性差异法（LSD），显著性水平设定为 P<0.05 进行显著性检验。Origin 2024
和 GraphPad Prism 10 用于创建柱状图、箱形图和相关性图表。 

2 结果与讨论 

2.1 不同土地利用类型 ARB 的分布 
在不同的土地利用类型中，TCB 丰度由高到低依次为菜地、麦地、果园、花圃、苗圃、养殖场，

CRB 丰度依次为养殖场、果园、菜地、麦地、苗圃、花圃；SRB 丰度依次为菜地、花圃、麦地、果

园、苗圃、养殖场。在所调查的 6 个城镇中，龙湾屯镇和张镇中 TCB 丰度显著高于其他地区，大孙

各庄镇和杨镇 CRB 丰度显著低于其他地区，SRB 丰度在各城镇间无显著差异（P<0.05）（图 2 a-图
2c）。各城镇内不同土地利用类型对土壤中 TCB 和 ARB 的分布具有显著影响（图 2d-图 2f）。北小
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营镇麦地（2.75×107 CFU·g-1）和菜地（1.69×107 CFU·g-1）土壤 TCB 丰度显著高于其他类型（P<0.05）。
同样，CRB 在麦地中丰度最高（5.21×106 CFU·g-1），其次为菜地（2.67×106 CFU·g-1）和果园（2.43×106 
CFU·g-1）。大孙各庄镇菜地 TCB 丰度最高（6.50×106 CFU·g-1），花圃（4.28×105 CFU·g-1）和果园

最低（3.13×105 CFU·g-1）。果园 CRB 丰度也显著低于其他类型，菜地和麦地 SRB 丰度显著高于其

他土地类型，分别达到 1.67×106 和 1.83×106 CFU·g-1（P<0.05）。龙湾屯镇菜地中 TCB 和两类 ARB
丰度均显著高于其他土地类型（P<0.05），其中 TCB 丰度为 2.98×107 CFU·g-1，CRB 和 SRB 分别为

2.92×107和 9.09×106 CFU·g-1。与其他城镇不同的是，木林镇 TCB 和 CRB 丰度最高的类型均为果园，

分别达到 2.36×107和 4.84×106 CFU·g-1，其次为菜地。杨镇花圃中 CRB 丰度（3.07×104 CFU·g-1）和

苗圃中 SRB 丰度（2.21×104 CFU·g-1）较低。张镇麦地、菜地和果园中 TCB 丰度显著高于其他类型

（P<0.05），养殖场 CRB 丰度最高（6.77×106 CFU·g-1），菜地 SRB 丰度较其他类型高至少一个数

量级（9.62×106 CFU·g-1）。 
菜地土壤在多个城镇中 TCB 和 ARB 丰度较高，其次为麦地。这一分布特征与施用未处理有机

肥的传统农业实践有关，菜地和麦地有机肥施用程度远高于其他用地类型[14]，增加了土壤中 ARB 的

积累[15]。不同城镇中，张镇 TCB 和 CRB 丰度均较高，可能是因为张镇养鸡场多，村民广泛施用未

经处理的畜禽粪便作为肥料。对养鸡场周围土壤抗生素风险评估发现，四环素类抗生素残留量最高

（9.92～133.95 μg·kg-1）[16]，这与张镇土壤中 CRB 的丰度最高一致，养殖过程中大量使用抗生素可

造成相关 ARB 在周边土壤中的大量积累。此外，木林镇不同类型土壤 SRB 丰度均呈现较高水平，

与其自然地理条件和村民施肥习惯有关，该镇水资源丰富、地理位置优越，因此土地利用强度较高，

高有机肥施用量导致土壤中 SRB 的丰度较高，在不同土地类型中丰度均匀。 

 
注：BXY、DSGZ、LWT、ML、YZ、ZZ 依次为北小营镇、大孙各庄镇、龙湾屯镇、木林镇、杨镇、张镇；误差

线为标准差；无相同小写字母表示处理间差异显著（P < 0.05）。下同。 Note: BXY, DSGZ, LWT, ML, YZ, and ZZ 

correspond to Beixiaoying, Dasungezhuang, Longwantun, Mulin, Yang, and Zhang Towns, respectively. The error bars 

represent the standard deviation. Different lowercase letters indicate significant differences at 0.05 level. The same below. 

图 2 不同城镇及不同土地利用类型土壤中 TCB、CRB 和 SRB 的丰度 

Fig. 2 Abundances of TCB, CRB, and SRB in soils across different towns and land use types 

2.2 不同土地利用类型 ARGs 的分布规律 
不同类型土壤中 ARGs 的分布特征如图 3 所示。不同土地利用类型中，ARGs 的总丰度由高到

低依次为养殖场、菜地、麦地、苗圃、花圃、果园。张镇土壤 ARGs 的总丰度（2.84×109 copies·g-1）
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显著高于其他城镇（P<0.05），其次是龙湾屯镇（1.04×108 copies·g-1），总丰度最低的是杨镇（6.91×106 
copies·g-1）。所检测的目的基因中 sul2、tetG 和 tetX 的丰度较高，其范围分别为 4.78×105~9.91×109、

1.05×106~1.18×109 和 1.22×105~2.07×109 copies·g-1。磺胺类 dfrA1 在各类型土壤中丰度均较低，其丰

度范围在 3.07×105~2.26×105 copies·g-1。 
对比不同土地利用类型土壤中的 ARGs，可发现北小营镇、大孙各庄和龙湾屯镇菜地土壤的

ARGs 总丰度（2.08×108~3.00×108 copies·g-1）和 intI1 的丰度均显著高于其他类型（P<0.05）。这些

地区农民长期种植菜地并施用有机肥，导致 ARGs 总丰度高于其他用地类型。相比之下，部分花圃

和果园中 ARGs 的总丰度较低（2.78×106~1.29×107 copies·g-1），可能与其施肥管理更规范有关。人

类活动会对土壤中 ARGs 丰度造成影响，赵祥等[6]对北京市不同地区多种土地利用方式下土壤 ARGs
分布特征进行调查，发现设施菜地土壤中 ARGs 检出种类最多。陈瑞等[17]对丘陵地区不同类型土壤

中 ARGs 分布特征的研究却显示，果园土壤 ARGs 相对丰度（0.1329）和多样性（57 种）高于菜地

（0.1104，29 种）。Zhang 等[18]对太湖流域不同农业土地研究也表明，果园径流中 ARGs 丰度是传

统农田中的 2 倍~5 倍，其粪肥指示属的相关性分析证明粪肥施用是导致径流中 ARGs 丰度增加的关

键因素。尽管不同地区的研究结果存在一定差异，但总体而言，ARGs 的丰度与施肥量密切相关，同

时还受种植作物种类和年限等因素的影响[19]。此外，可移动遗传元件 intl1 在 ARGs 的水平基因转移

和扩散中起到重要作用[20]，本研究中菜地 intl1 的丰度较高（2.05×105~7.84×106 copies·g-1），一项关

于北京市蔬菜土壤中 ARGs 与可移动遗传元件的研究中，所有土样均检测到 intI1[21]，菜地中 intI1 的

高检出率表明其介导的水平基因转移可加速 ARGs 在菜地微生物群落中的传播和累积。 
杨镇苗木产业丰富，多地进行雪松和枫树的种植，因培育苗木对土壤肥力的要求较高[22]，该地

区多采用粪肥施用及多次追肥的方式以维持土壤肥力，这可能是导致该地区苗圃中 ARGs 丰度

（8.78×106 copies·g-1）高于其他土地利用类型的原因。张镇养殖场土壤的 ARGs 总丰度（1.42×1010 
copies·g-1）较该地区其他土地利用类型高出 3～4 个数量级，是本研究 ARGs 丰度最高的样本点。前

期研究表明顺义地区废弃养殖场附近的土壤中普遍存在 ARGs[23]，张镇养鸡场养殖中抗生素使用量

大，可能导致周边土壤环境中抗生素残留量大且难以自然消除，对 ARGs 造成了较强的选择压力。

值得注意的是，在大孙各庄和张镇的养殖场和菜地中，ARGs 的丰度分布情况基本一致，sul2 和 tetG
的丰度较高，这些地区直接施用粪肥至菜地的传统方式可能是土壤中相关 ARGs 累积较高的原因。 
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注：图 a、b、c、d、e 和 f 依次为北小营镇、大孙各庄镇、龙湾屯镇、木林镇、杨镇和张镇。CD、MD、HP、GY、

MP 和 YZ 分别代表菜地、麦地、花圃、果园、苗圃和养殖场。下同。Note: Figures a, b, c, d, e, and f correspond to 

Beixiaoying, Dasungezhuang, Longwantun, Mulin, Yang, and Zhang Towns, respectively. CD, MD, HP, GY, MP, and YZ 

correspond to the vegetable field, wheat field, flower garden, orchard, nursery, and livestock farm, respectively. The same 

below. 

图 3 不同土地利用类型土壤 ARGs 和 intI1 的绝对丰度 

Fig. 3 Absolute abundance of ARGs and intI1 in different land use types 

2.3 不同土地利用类型微生物群落的结构特征 
微生物多样性结果表明，不同土地利用类型的微生物群落多样性存在显著差异，并在不同城镇

间表现出区域性特征（图 4）。总体上菜地土壤的 Chao1 和 Shannon 指数高于其他土地类型。长期

受到人为扰动的土壤微生物多样性可能更高，如水稻田土壤的微生物多样性显著高于林地[24]，高强

度的耕作扰动及有机肥施用可为微生物群落提供丰富的碳源和养分[25]，进而提高土壤微生物群落多

样性[26]。大孙各庄菜地的微生物多样性指数的差异较大，可能与该地区土肥管理强度不均（如施肥

频率差异）有关，对微生物群落的均一性产生影响。张镇养殖场微生物多样性指数显著低于其他类

型土壤，这与该点位 TCB 的丰度较低相符。但该地 CRB 丰度与 ARGs 总丰度均是所有点位中最高

的，该地区养殖场高强度施用金霉素[27]，可能造成相关 ARB 和 ARGs 在选择压力下富集并成为优势

种群，影响了其他物种进而导致土壤微生物多样性较低。 
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图 4 不同土地利用类型下土壤的 Chao1 指数和 Shannon 指数 

Fig. 4 Chao1 index and Shannon index in different land use types 

门水平丰度大于 1%的物种组成及分类情况如图 5a 所示。不同用地类型土壤中共有的优势菌门

从高到低依次为变形菌门（Proteobacteria）、放线菌门（Actinobacteria）、酸杆菌门（Acidobacteria）、
拟杆菌门（Bacteroidetes）和绿弯菌门（Chloroflexi）。在不同城镇，菜地土壤中 Proteobacteria 的相

对丰度（42.96%）均高于同一地区的其他土地类型（36.64%~39.35%），尤其是大孙各庄菜地土壤中

Proteobacteria的相对丰度（46.40%）是其他类型的1.22倍~1.48倍。同时，养殖场和菜地中Acidobacteria
的相对丰度（5.82%~8.05%）低于其他类型（10.12%~12.41%），这与 Kim 等[28]的研究中土地利用类

型由森林过渡为耕地后，Proteobacteria 丰度增加、Acidobacteria 丰度降低的结果一致，该变化受土

壤 pH、农药及有毒金属影响。张镇养殖场周边土壤中 Bacteroidetes 的丰度（16.91%）高于其他的点

位（6.46%~8.00%）、Acidobacteria 的丰度（1.85%）低于其他点位（8.43%~10.69%），这可能是导

致该区域养殖场 ARGs 丰度显著高于其他地区的原因。 
土壤样品中共鉴定出 1 021 个菌属，图 5b 为相对丰度排名前 35 的菌属。在不同的土地利用类

型中，鞘氨醇单胞菌（Sphingomonas）、假节杆菌（Pseudarthrobacter）、铜绿假单胞菌（Pseudomonas 
aeruginosa H16）、盖氏菌（Gaiella）、微枝形杆菌（Microvirga）、芽孢杆菌（Bacillus）、根瘤菌

（Rhizobium RB41）以及硝化螺旋菌（Nitrospira）的相对丰度较高（大于 1%）。Sphingomonas 是
一类对重金属污染的修复效果的革兰氏阴性菌，对芳香化合物和多环芳烃具有较强的降解能力[29]。

有研究证明深翻和深松可显著提高土壤中的 Sphingomonas[30]。在本研究中，各城镇麦地（3.46%）

和菜地（3.21%）中 Sphingomonas 的平均丰度高于其他土壤（2.52%~2.82%），证明受到高频扰动可

能会对土壤中的微生物群落结构造成影响。Pseudarthrobacter 是环境中与土壤速效钾、过氧化氢酶

活性等肥力指标显著相关的物种[31]。除花木圃与养殖场外，其他类型土壤中 Pseudarthrobacter 的相

对丰度均在 2.00%以上。此外，在多种耕作方式下土壤中 Bacillus、Rhizobium RB41 和 Gaiella 也是

占主导的菌属[30]，与本研究的结果相符。值得注意的是，张镇养殖场土壤中与堆肥氮转化相关的食

藻多贺氏菌（Simiduia）的相对丰度显著高于其他样本[32]，并且与其他土地利用类型相比，该地土壤
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微生物群落菌属的多样性较为丰富，这可能与养殖场复杂环境有关。 

 

 
图 5 不同土地利用类型下土壤门水平（a）和属水平（b）的微生物群落组成 

Fig. 5 Composition of soil microbial communities at the phylum (a) and genus (b) levels in different land use types 

2.4 土壤微生物群落与 ARGs 的相关性 
采用 Pearson 相关性分析，研究土壤中 ARGs 与相对丰度排名前二十的微生物群落（门和属水

平）之间的关系（图 6a）。门水平上，Bacteroidetes、Firmicutes、Saccharibacteria 和 Deinococcus-
Thermus 与除 dfrA1 外的所有 ARGs 呈显著正相关（P<0.05），表明这些微生物可能是 ARGs 的潜在

携带者。相反，Actinobacteria、Nitrospirae 和 Tectomicrobia 等菌门与 ARGs 呈显著负相关（P<0.05），
可能对 ARGs 具有降解作用。属水平上（图 6b），溶杆菌（Lysobacter）和德沃斯氏菌（Devosia）与

多个 ARGs 呈极显著正相关（P<0.001），它们可能是 ARGs 的潜在宿主菌。Lysobacter 以其较强的

裂解活性和产生具有抗生素活性的次级代谢产物而闻名[33]。Devosia 对土壤污染具有极强的抵抗力，

能够调节抗生素或其他污染物的降解能力，进而调控菌群结构[34]。这些特定菌属可能在 ARGs 的环

境迁移和持久性中起到重要作用。进一步分析 Lysobacter 和 Devosia 在不同土地利用类型中的丰度

（图 6c），养殖场土壤中这两类菌属的丰度显著高于其他类型，Lysobacter 的丰度是其他类型的 3.53
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倍~4.60 倍，Devosia 的丰度是其他类型的 2.28 倍~3.63 倍，其次是菜地。这与养殖场和菜地中 ARGs
丰度最高的结果相一致，进一步证明 Lysobacter 和 Devosia 是多个 ARGs 的宿主菌。施用生物有机

肥可显著提高土壤中 Lysobacter（约 3%）和 Sphingomonas（约 1%）的相对丰度[35]，这与养殖场、

菜地等土地利用类型中较高的有机肥使用量相符。人为活动不仅对 ARGs 的丰度构成直接影响，还

通过影响细菌群落间接作用于 ARGs[36]。 
这些发现为理解土壤微生物群落与ARGs的相互作用提供了重要依据，为减少ARGs扩散风险，

应重点关注与 ARGs 相关性高的核心菌群（如 Lysobacter 和 Devosia），通过精准施肥和减少抗生素

污染来干预其生态效应。同时，应合理利用与 ARGs 呈负相关的菌群以维持土壤生态稳定性。对于

养殖场，应严格控制抗生素的滥用。对于张镇、龙湾屯镇等依赖畜禽粪肥的农业用地，应优先管控

畜禽粪肥的使用，推广经过堆肥等无害化处理的有机肥施用，以从源头减少 ARGs 输入，同时对已

污染的土壤进行必要的污染修复措施[37]。 

 

*， P<0.05； **， P<0.01； ***， P<0.001. 

图 6 门水平（a）和属水平（b）土壤微生物群落（Top 20）与 ARGs 的相关性及不同用地类型（c）和不同城镇

（d）土壤中特殊菌属的丰度 

Fig. 6 Correlations between ARGs and bacterial abundance (Top 20) at the phylum (a) and genus (b) level, and soil specific 

genus from different land use types (c) and towns (d) 

3 结 论 

金鸡河流域不同土地利用类型显著影响土壤微生物群落组成及 ARB 和 ARGs 丰度。菜地土壤受

人类活动影响，CRB、SRB 及相关 ARGs 的累积显著高于其他类型，增加土壤的耐药风险。果园和

苗圃受外界干扰较少，微生物多样性高，ARB 和 ARGs 丰度低。土壤微生物群落中，Bacteroidetes、
Firmicutes、Saccharibacteria 和 Deinococcus-Thermus 是 ARGs 的重要宿主菌门，与磺胺类（sul1、sul2）
和四环素类（tetG、tetX）ARGs 以及整合子（intI1）均呈显著正相关。Lysobacter 和 Devosia 等潜在

宿主菌对 ARGs 传播发挥了重要作用。农业生产中应注重有机肥的合理施用，尤其是在菜地等有机

肥依赖程度较高的土地利用类型中，更应优化施肥策略并采用污染修复措施，避免有机肥过量施用

导致抗生素残留和 ARGs 累积，降低土壤微生物耐药性及生态健康风险。本研究为金鸡河流域土壤

ARB 和 ARGs 的污染现状及分布特征提供了基础数据，但其与投入品及农业生产活动等的量化关联

机制仍有待完善，未来应结合施肥历史、土壤性质以及土壤-植物系统等进一步深入研究。 
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