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摘　 要 　 抗生素在养殖、制药及医疗卫生行业中的广泛使用导致环境中的抗性细菌（Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
ｂａｃｔｅｒｉａ， ＡＲＢ）及抗性基因（Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ， ＡＲＧｓ）浓度日益增加，甚至已经威胁到人体健康． 本文

在总结大量文献的基础上，阐述了 ＡＲＢ 和 ＡＲＧｓ 在抗生素典型行业（包括养殖业、制药业和医疗卫生业）和市
政污水中的污染特征，重点介绍了污水处理系统（Ｗａｓｔｅｗａｔｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｐｌａｎｔｓ， ＷＷＴＰｓ）不同处理工艺对抗性
细菌和抗性基因消长的影响及机制，最后针对污水处理系统中抗性基因的消减提出了新的见解，并对今后研
究方向进行了展望．
关键词　 抗生素， 抗生素抗性基因， 行业废水， 市政污水， 污水处理工艺．
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抗生素滥用造成抗性基因的环境污染问题已经引起全球的高度关注，环境中抗生素抗性基因的产

生和传播扩散已经成为一个备受瞩目的公共安全问题． 研究发现，细菌能够通过基因突变，表达自身潜

在抗性基因，或者通过抗性基因的水平转移获得抗性［１］ ． 一旦微生物获得了某种抗性基因，它们能够通

过基因的转化、转导、接合等方式在环境中进行传播扩散． 目前，抗性基因已在我国以及其他国家的地表
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水及沉积物［２⁃８］、污水处理系统进出水［９］、养殖厂废水及附近纳污水体［６］、医疗制药废水甚至饮用

水［１０⁃１１］中被广泛检出．
养殖、制药和医疗行业是抗生素生产和使用的典型行业． 由于兽药抗生素具有防治动物疫病、促进

生长的双重功效，所以养殖业中抗生素以亚治疗剂量被长期添加于动物饲料中［１２］ ． 我国每年约有

６０００ 吨兽用抗生素用于畜禽饲料添加剂，占全球抗生素饲料添加剂使用量的 ５０％ ． 抗生素在畜牧养殖

的猪、牛等以及水产养殖的鱼、虾等动物体内筛选出耐药菌，然后通过废物排泄与环境土著细菌之间进

行传播扩散，造成养殖区域及周围环境抗性基因污染［１３⁃１４］ ． 我国制药业发展迅速，越来越多的抗生素品

种被研发并投入生产使用，２００９ 年中国抗生素原料药产量达 １４． ７ 万吨，位居世界第一． 在抗生素生产

过程中，大量的抗生素残留进入生产废水，筛选出抗性基因随废水排放进入受纳水体． 我国医用抗生素

使用量一直位居世界领先地位． 抗性基因一旦传播到人致病菌上将引发恶性、突发性公共健康事件［１５］ ． 全
球范围内已爆发多起因携带抗性基因的超级细菌感染导致的恶性死亡事件［１６］ ． ２０１２ 年４ 月２４ 日我国卫生

部发布《抗菌药物临床应用管理办法》，明确规定严格控制使用抗菌类药物． 因此对养殖、制药及医疗行业

中抗性细菌及抗性基因污染特征及消减的研究十分必要．
本文在总结近几年文献的基础上，阐述了与抗生素生产及使用密切相关的养殖、制药及医疗卫生行

业中抗性细菌及抗性基因的污染特征及其研究进展，结合污水处理系统中不同污水处理单元，综述了不

同污水处理工艺对抗性细菌及抗性基因消长的影响及其机理，在此基础上探讨了如何在污水处理系统

针对抗性基因污染进行消减．

１　 抗性细菌及抗性基因在行业及市政污水中的污染特征

１． １　 养殖业中抗性细菌及抗性基因的污染特征

越来越多的证据表明养殖业抗生素的使用能影响人体病原菌的抗生素抗性［１７⁃２１］ ． 而养殖业中抗性

细菌及抗性基因多数通过养殖废水、畜禽粪便和养殖场周边的空气向周围环境进行传播扩散．
养殖废水中抗性细菌及抗性基因的检出已非常普遍，尤其以四环素类、磺胺类及喹诺酮类抗性基因的

检出频率最高，这与这几类抗生素在养殖业的大量使用密切相关． 研究发现养殖废水中抗性基因的含量与

饲养过程中抗生素的使用有关，且废水中抗性基因的浓度有显著的季节特征［２２⁃２７］ ． Ｐｅａｋ 等［２８］在调查美国

中西部养殖场废水时发现，大量使用抗生素的养殖废水中四环素抗性基因数量（２． ８ × １０６ ｃｏｐｉｅｓ·ｍＬ －１）显
著高于不使用抗生素的废水（５． １ × １０３ ｃｏｐｉｅｓ·ｍＬ － １），秋季抗性基因含量是夏季的 １０—１００ 倍． 对美国

不同地区养牛场废水的研究发现，四环素抗性基因 ｔｅｔＯ、 ｔｅｔＱ、 ｔｅｔＷ 等广泛存在于养殖废水中［２７］ ． Ｐｅｉ
等［１８］在饲养场中还检测到了磺胺类抗性基因 ｓｕｌ１ 和 ｓｕｌ２ 及大环内酯类抗性基因 ｅｒｅＡ 等，研究表明养殖

废水的排放已经对周边纳污水体构成污染． Ｓａｎｆｏｒｄ 等［２３］在养猪场周边地下水及下游２５０ ｍ自然水体中均

检测出四环素类抗性基因 ｔｅｔＯ、ｔｅｔＱ、ｔｅｔＷ 等． Ｋｏｉｋｅ 等［２４］在养猪场附近地下水中也检测出 ｔｅｔＯ、ｔｅｔＷ 等四环

素抗性基因． 与国外研究相似，国内相关研究也表明磺胺类、四环素及喹诺酮类等养殖业常用抗生素对应

的抗性基因普遍存在于养殖废水中，而且浓度高于美国养殖废水［２９］ ． 例如，Ｍｃｋｉｎｎｅｙ 等［２９］发现美国某养猪

场废水中四环素抗性基因 ｔｅｔＯ 的浓度在 ５． ６ × １０４—７． ８ × １０７ ｃｏｐｉｅｓ·ｍＬ －１之间，某养鸡场中 ｔｅｔＯ 浓度在

３􀆰 ５ × １０３—６． ３ × １０８ ｃｏｐｉｅｓ·ｍＬ － １之间，低于中国普遍高浓度抗性水平． 冀秀玲等［２２］ 检测了黄浦江水域

的两个大规模养殖场内污水贮流池中抗性基因的含量，有 ７ 种四环素类及 ４ 种磺胺类被检出，且磺胺类

抗性基因相对表达量高于四环素类抗性基因． 与国外略有不同，国内养殖业中喹诺酮类抗性基因同样以

高浓度水平广泛存在于养殖场废水中． 例如，Ｌｉ 等［２５］ 在北京 ３ 个地区的养猪场废水中检测出喹诺酮类

抗性基因 ｑｎｒＤ、ｑｅｐＡ、ｏｑｘＢ 等，平均浓度在 １． ６６ × １０７—４． ０６ × １０８ ｃｏｐｉｅｓ·ｍＬ － １之间．
畜禽粪便是养殖业抗性细菌及抗性基因向农田土壤传播扩散的重要途径，抗性基因通过粪便施肥

传播给土著细菌甚至农作物［３０⁃３１］，直接影响农产品质量安全，并通过食物链威胁人体健康． 研究在畜禽

粪便和尿液中检测出包括对链霉素、脱氧土霉素及氯霉素等抗生素具有抗性的抗性细菌以及 ｃａｔ、ｓｕｌ 和
ｔｅｔ 等多种抗性基因［２６，３２］ ． 粪便施用于农田后造成农田土壤中抗性基因的污染． Ｓａｎｆｏｒｄ 等［２３］在养猪场土

壤菌落中检出抗性基因的存在． Ｊｅｎｓｅｎ 等［３０］ 研究了土壤施用养殖粪便前后抗性菌群的变化，结果表明

粪便施肥是抗性细菌进入土壤环境及诱导土著细菌产生抗性的重要方式． Ｓｃｈｉｍｉｔｔ 等［３２］ 采用室内模拟
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及现场采样调研对比的方式进一步验证了粪便施肥是影响土壤中抗性基因丰度的重要因素． 此外农作

物食品领域的研究人员已经在肉制品及新鲜果蔬中检测出抗性基因［１３］，例如 Ｊｏｈｎｓｔｏｎ 等［３３］在美国西南

部蔬菜中检测出四环素、环丙沙星等抗生素抗性细菌．
研究人员在大规模养殖场空气中也检测出具有多重抗性的微生物． Ｃｈａｐｉｎ 和 Ｓａｐｋｏｔａ 等均在养猪场

室内空气中检测出气生革兰氏阳性菌对大环内酯类、四环素类等抗生素的高水平多药物抗性［３４⁃３５］ ．
Ｇｉｂｂｓ 等［３６］在养猪场及其下风区的空气中检测出大肠杆菌、金黄色葡萄球菌等细菌对四环素、红霉素等

多种抗生素的抗性． 因此抗性细菌和抗性基因已经通过增殖扩散传播到养殖环境的各种介质中［１３］ ．
此外，在水产养殖场水体、经济鱼类及其他海产品中的抗性细菌及抗性基因存在也增加了抗性基因

向人体传播扩散的潜在风险［３７⁃３８］ ． 目前国内外大量研究在全球不同地区水产养殖场中均检测出四环素

类、磺胺类及氯霉素类等抗性基因型的普遍存在． 例如，国内 Ｇａｏ 等［３９］在天津 ６ 家养鱼场中检测出磺胺

类及四环素类抗性基因． Ｄａｎｇ 等［４０］在中国北部一海洋生物养殖场中检测出具有氯霉素及多重抗性的

抗性细菌，其中 ６５％的海参中具有氯霉素抗性基因 ｃａｔⅣ或 ｃａｔⅡ，３５％的海胆中具有 ｃａｔⅡ． 且所有氯霉

素抗性生物中还携带一到两种 ｔｅｔ 抗性基因． 此外，在日本和韩国沿海水产养殖场的海水中均检测出四

环素抗性基因 ｔｅｔＭ 和 ｔｅｔＳ． 越南北部的养鱼池和养虾池中也发现了磺胺类抗性基因 ｓｕｌ１、 ｓｕｌ２ 和

ｓｕｌ３［４１⁃４２］ ． Ａｋｉｎｂｏｗａｌｅ 等［４３］ 检测了澳大利亚一家水产养殖场中的四环素抗性基因，结果显示 １９％ 的菌

株具有氧四环素抗性，而 ４２％抗性菌株的抗性基因能够通过 Ｒ 质粒转移到大肠杆菌中，进而由食物链

转移到鸡、猪等家禽家畜甚至人体内．
综上所述，由于磺胺类、四环素类、喹诺酮类及氯霉素等抗生素被广泛用于养殖饲料添加剂，其相关

的抗性基因因而在养殖业中被广泛检出． 而由于使用抗生素种类不同，其抗性基因型与制药、医疗等其

他使用抗生素的典型行业略有不同． 此外，由于国内与国外在养殖业中抗生素添加剂的种类与用量不

同，导致养殖废水及周边环境中抗性基因的污染特征也略有不同，总体来说，国内养殖环境中抗性基因

的浓度普遍高于国外水平．
１． ２　 制药业中抗性细菌及抗性基因的污染特征

很多高能耗、高污染的抗生素制药企业在生产过程中产生大量污染废液，含有高浓度的抗生素残

留［４４］，经生化处理后容易产生抗性基因污染问题． 研究表明制药废水中的抗生素残留构成对抗性细菌

及抗性基因的选择性压力，造成制药废水出水中抗性细菌及抗性基因的含量高于市政污水处理系统出

水及非抗生素生产企业处理出水［１０，４５］ ． Ｌｉｕ 等［４５］发现河北省某四环素制药废水处理系统出水中四环素

抗性基因的含量比普通污水处理系统或非抗生素生产废水处理系统出水高出 １ 到 ４ 个数量级．
Ｇｕａｒｄａｂａｓｓｉ 等［４６］检测一家制药厂污水排放口上游和下游中不动杆菌的抗生素抗性后，发现制药厂排水

能够促进外排环境中单一及多重抗生素抗性细菌的增加． 刘苗苗等［１０］发现土霉素制药废水出水能改变

纳污河流中微生物群落结构，使四环素抗性基因的宿主细菌数量显著增加，并且废水处理系统排放口下

游 ｔｅｔＬ、ｔｅｔＷ 和 ｔｅｔＸ 的相对丰度也显著高出上游对照断面． Ｄｅｎｇ 等［４７］ 也发现链霉素制药废水中微生物

群落结构随着抗生素浓度不同而改变，因为高浓度抗生素水平下，废水处理系统中的微生物会通过调整

细菌、古生菌、真核生物等微生物群落结构来维持系统稳定．
目前，研究发现抗生素制药废水中相应抗性基因浓度显著高于其他行业废水，且出水对受纳水体中

微生物群落产生重要影响． 而对不同种类抗生素生产企业废水之间各种抗性基因浓度的比较研究还有

待进一步深化．
１． ３　 医疗卫生行业中抗性细菌及抗性基因的污染特征

目前世界各国生产和应用于医疗业的抗生素大约有 １２０ 种，其中以青霉素类、头孢菌素类、四环素

类、氨基糖苷类和大环内酯类最多，而相应的抗性基因也普遍存在于医疗卫生环境中． Ｋｏｎｉｎｇｓｔｅｉｎ 曾指

出人体抗性的产生将会潜在性削弱疾病的治疗效果［４８］ ． 而近期流行病研究结果表明，抗性基因在人体

中的产生及传播扩散将会导致细菌疾病超额死亡率增加，临床疾病持续时间延长及入侵式传染性疾病

爆发几率提高等负面影响［２０，４９］ ．
医用抗生素首先在人体内诱导出抗性菌株，这些抗性基因随粪便菌群排出体外，进入医疗废水． 而

医疗废水中含有大量的病原细菌、病毒等，具有急性传染和潜伏性传染的特征［２７］，是危害群众健康的一
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个“源头”． Ｈｅｕｅｒ 等［５０］在比利时布鲁塞尔医院废水中发现编码 β⁃内酰胺类和庆大霉素的抗性基因． 研
究人员在美国和丹麦的医院废水中也均检测出多重抗性的大肠杆菌，甚至携带致病基因的抗性细

菌［５１⁃５２］ ． Ｌｅｃｌｅｒｃｑ 等［５３］在美国一养老院医疗院废水出水受纳河流下游检测出大环内酯类抗性基因 ｅｒｍＢ
和 ｍｅｆＡ 及四环素类抗性基因 ｔｅｔＭ． Ｋｏｔｚａｍａｎｉｄｉｓ 等［５４］ 在希腊 １６ 家医院出水中检测出高水平万古霉素

抗性基因． 因此医疗废水中的抗性基因是城市污水处理系统中抗性细菌及抗性基因的重要来源．
在医院的室内空气中也检测出抗性细菌及抗性基因的存在． 例如，Ｈｕａｎｇ 等［５５］ 在伊拉克一家医院

的空气中检测出氨基糖苷类、β⁃内酰胺类、四环素类等抗性质粒． Ｋｏｒｚｅｎｉｅｗｓｋａ 等［５６］ 同样在医院空气样

品中检测出大肠杆菌对 β⁃内酰胺类和其他药物的抗生素抗性，且抗性水平高于外界环境空气样品．
根据以上研究发现，医疗卫生行业中检测出的抗生素抗性基因种类多以人用抗生素对应的抗性基

因种类为主，例如，β⁃内酰胺类、氨基糖苷类、大环内酯类等． 这与养殖环境中检测出高浓度磺胺类、四环

素类等多为兽用抗生素抗性基因型有较大差异． 而相比于国外，国内对医疗卫生行业抗性基因的关注较

少，随着医疗业中抗性基因危害的日益显著，对其抗性水平的检测与控制将刻不容缓．
１． ４　 市政污水中抗性细菌及抗性基因的污染特征

市政污水处理系统接收来自居民生活、工业生产、医疗卫生等各方面的废水［５７］，是各种抗生素及其

他污染物聚集的“汇”，而这些污染物及抗性细菌、抗性基因在进入市政污水时伴有一定的稀释过程，因
此，研究发现市政污水处理系统中的抗性基因种类普遍高于行业废水，而浓度低于行业废水［５８⁃５９］ ．

国内外研究均发现市政污水出水有一定浓度水平的抗性细菌及抗性基因存在． Ｈｕａｎｇ 等［５８］ 在国内

一家市政污水处理系统二级出水中检测出多种抗性肠球菌． Ｋｏｒｚｅｎｉｅｗｓｋａ 等［５６］ 研究发现污水处理出水

中大量抗性肠球菌存在，并随出水进入环境． ｄａ Ｃｏｓｔａ 等［５９］也发现污水处理厂不可避免地将抗性肠球菌

释放到环境中，其中多药物抗性比率达到 ４９． ９％ ．
市政污水处理系统中抗性基因通过出水及污泥排放到受纳环境，造成受纳环境抗性基因污染［６０］ ．

Ｅｒｉｃ 等［１］研究发现污水处理系统的出水比湖泊水中含有更高浓度的四环素抗性基因． Ｐｅｉ 等［６１］ 发现市

政污水处理厂下游河流断面相对于上游含有更高水平的 ｔｅｔＷ 和 ｔｅｔＯ 抗性基因．
此外，研究人员还发现市政污水处理系统中的微生物抗性水平与污水中的抗生素、重金属及有机溶

剂等环境选择压力密切相关［１８，４６，６４］ ． Ｌｉｕ 等［４５］发现相对于普通污水处理系统，抗生素生产废水处理系统

出水中四环素抗性基因的含量更高． 近期研究发现污水中的金属离子及有机溶剂等也是抗性基因的重

要诱导剂［６５⁃６７］ ． Ｐｅｌｔｉｅｒ 等［６５］的研究表明用亚毒性的锌进行前暴露或与抗生素共同暴露能够使污水中微

生物对泰乐菌素、氧四环素等抗生素的抗性水平增加．
养殖、制药、医疗行业及生活污水中抗性细菌及抗性基因进入环境不同介质中的污染途径如图 １ 所

示． 部分文献中列出的典型行业废水及市政污水中抗性基因的污染特征参见表 １．

图 １　 养殖、制药、医疗业及生活污水中 ＡＲＢ 和 ＡＲＧｓ 进入环境中的污染途径

Ｆｉｇ． １　 Ｐｏｌｌｕｔａｎｔ ｐａｔｈｗａｙｓ ｏｆ ｔｈｅ ＡＲＢ ａｎｄ ＡＲＧｓ ｅｎｔｅｒｉｎｇ ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｉｎ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ，
ｐｈａｒｍａｃｙ， ｈｅａｌｔｈｃａｒｅ ａｎｄ ｄｏｍｅｓｔｉｃ ｗａｓｔｅｗａｔｅｒ



２１０　　 环　 　 境　 　 化　 　 学 ３３ 卷

表 １　 典型行业废水及市政污水中抗性基因的污染特征

Ｔａｂｌｅ １　 ＡＲＧｓ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｙｐｉｃａｌ ｉｎｄｕｓｔｒｉｅｓ ａｎｄ ｍｕｎｉｃｉｐａｌ ｗａｓｔｅｗａｔｅｒ
样品来源 单位 ＡＲＧｓ 基因型 污水贮流池浓度 进水浓度 出水浓度 文献

猪场污水 牛场污水

ｓｕｌ（Ⅰ） ３． ４ × １０ － ４ ６． ８９８ × １０ － ２

ｓｕｌ（Ⅱ） ２． ４ × １０ － ４ １． ９４６９ × １０ － ２

（ｇｅｎｅ ｃｏｐｉｅｓ）· ｓｕｌ（Ⅲ） ２． ３６ × １０ － ３ ３． ９４ × １０ － ３

（１６Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ） －１ ｓｕｌ（Ａ） ６． ９８ × １０ － ３ １． ６１ × １０ － ３ ［２２］

ｔｅｔ（Ｍ） １． ６３ × １０ － ５ １． ３８ × １０ － ３

ｔｅｔ（Ｏ） １． １９ × １０ － ５ ５． ８０ × １０ － ５

ｔｅｔ（Ｗ） ３． ０ × １０ － ４ ４． ８ × １０ － ４

ｔｅｔＢ（Ｐ） ３． ６９ × １０ － ８ ２． ５４ × １０ － ５

ｑｎｒＤ ５． ２３ × １０６—３． １４ × １０７

ｏｑｘＢ ４． ７１ × １０５—２． ６１ × １０８

畜牧养殖废水 ｃｏｐｉｅｓ·ｍＬ － １ ｑｅｐＡ ２． ５３ × １０６—９． ６４ × １０７ ［２５］

ｑｎｒＳ ＮＤ—３． ４４ × １０７

ｏｑｘＡ ＮＤ—２． ０２ × １０６

ｃｍｌＡ ６． ３８ × １０４—１． １２ × １０６

ｆｌｏＲ ８． ６９ × １０４—１． １１ × １０６

ｃｏｐｉｅｓ·ｍＬ － １ ｆｅｘＡ ３． ３０ × １０４—１． ６３ × １０６ ［６８］

ｃｆｒ ７． １９ × １０４—１． ２５ × １０６

ｆｅｘＢ ７． ９２ × １０４—１． ５７ × １０６

ｃｏｐｉｅｓ·ｍＬ － １ ｔｅｔＯ ５． ６ × １０４—７． ８ × １０７
［２９］

３． ５ × １０３—６． ３ × １０８

ｓｕｌ（Ⅰ） ３． ０ × １０ － ５ －３． ３ × １０ － ４

（ｇｅｎｅ ｃｏｐｉｅｓ）· ｓｕｌ（Ⅱ） ２． ０ × １０ － ４—１． ８ × １０ － ３

水产养殖废水 （１６Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ） －１ ｔｅｔ（Ｍ） １０ － ６—１０ － ４ ［３９］

ｔｅｔ（Ｔ） ２． １３２３ × １０ － ７—３． ０８６４ × １０ － ６

ｔｅｔ（Ｗ） １． １１８２ × １０ － ５—４． ３５７９ × １０ － ４

ＣｉｔｙＡ ＣｉｔｙＢ ＣｉｔｙＣ

医疗废水 ｃｏｐｉｅｓ·μｇ（ＤＮＡ） － １ ａｍｐＣ １． ５ × １０５ １． ８ × １０４ １． ８ × １０４ ［６９］

ｖａｎＡ ３． ３ × １０３ ９． ０ × １０３

ｂｌａｖｉｍ ４． ９ × １０５ ２． ３ × １０２ ９． ０ × １０１

ｔｅｔ（Ａ） １． ５ × １０ － １—１． ７
ｔｅｔ（Ｃ） ７． ２ ×１０ －２—３．３ ×１０ －１

ｔｅｔ（Ｇ） １． ９ ×１０ －１—２．５ ×１０ －１

（ｇｅｎｅ ｃｏｐｉｅｓ）· ｔｅｔ（Ｌ） ６． ６ ×１０ －５—２．４ ×１０ －２

制药废水 （１６Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ） －１ ｔｅｔ（Ｍ） １． ３ ×１０ －３—８．５ ×１０ －３ ［４５］
ｔｅｔ（Ｏ） ５． ７ ×１０ －４—１．８ ×１０ －３

ｔｅｔ（Ｑ） １． ２ ×１０ －３—３．６ ×１０ －２

ｔｅｔ（Ｗ） ８． １ ×１０ －４—９．９ ×１０ －３

ｔｅｔ（Ｘ） ３． ７ ×１０ －４—９．５ ×１０ －２

ｃｏｐｉｅｓ·ｍＬ － １ ｔｅｔ（Ｗ） １． ７ ×１０ －５—４．８ ×１０ －５
［１０］

ｔｅｔ（Ｌ） １． ４ ×１０ －３—８．４ ×１０ －３

ｃｏｐｉｅｓ·ｍＬ － １ ｔｅｔ（Ｃ） １ ×１０８—３ ×１０８ ＮＤ—１． ７２ × １０４
［５７］

ｔｅｔ（Ａ） １０７ －１０８ ＮＤ—２． ５１ × １０４

ｔｅｔＧ １０５． ７—１０６． ５ １０４—１０６． １

市政污水 ｃｏｐｉｅｓ·ｍＬ － １ ｅｒｍＢ １０５． ８—１０６． １ ０—１０５． ４ ［７０］

ｅｒｍＸ １０３． ８—１０４． ５ １０２． ６—１０４． ７

ｅｒｍＦ １０６． ９—１０７． ２ １０３． ６—１０６． ７
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续表 １
样品来源 单位 ＡＲＧｓ 基因型 污水贮流池浓度 进水浓度 出水浓度 文献

ｓｕｌ（Ⅰ） ８． ０ × １０ － １

ｔｅｔＡ ３． ２ × １０ － １

ｔｅｔＧ １． ４８ × １０ － １

（ｇｅｎｅ ｃｏｐｉｅｓ）· ｅｒｍＡ １． ０ × １０ － ４ ［１１］

市政污水 （１６Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ） －１ ｅｒｍＢ ２． ４ × １０ － ４

ａｍｐＣ ５． ０ × １０ － ６

ａｐｈＡ２ ３． ０ × １０ － ４

ｂｌａｔｅｍ － １ ６． ０ × １０ － ３

ｓｕｌ（Ⅰ） １０５． ４６—１０７． ５４ １０４． ３７—１０６． ７５

ｃｏｐｉｅｓ·ｍＬ － １ ｔｅｔ（Ｏ） １０５． ５１—１０７． ６１ ＮＤ—１０３． ９６ ［７１］

ｔｅｔ（Ｗ） １０５． ３７—１０７． ４ ＮＤ—１０３． ６３

２　 抗性细菌及抗性基因在废水处理系统中的消减

养殖、制药、医疗行业废水及居民日常生活污水都进入到市政污水处理系统中，因此城市污水处理

系统成为抗生素抗性基因污染的“汇” ［２７］ ． 不同污水处理工艺对抗性细菌及抗性基因的消长构成重要影

响． 以下结合污水处理系统全流程处理工艺，探讨抗性基因的消减．
２． １　 一级处理单元对抗性细菌及抗性基因的消减

一级污水处理主要通过物理沉降去除颗粒状有机物，调节水质、水量、水温等，减轻后续生物处理的

负担［７２］，对污水中抗性细菌及抗性基因的影响甚微． Ｂöｒｊｅｓｓｏｎ 等［６０］认为，以生物质量为参照，初沉池出

水样品中抗性基因的浓度与进水相比有所降低，但降低程度不大，数量在 １００． ０９到 １００． ５５ ｃｏｐｉｅｓ·ｍＬ － １之

间． Ｇａｏ 等［７３］发现均质池和澄清池对 ｔｅｔ 和 ｓｕｌ 两种抗性基因的去除效果很小，均质池对抗性细菌及抗性

基因没有消减作用，澄清池对四环素抗性基因的相对含量有微弱的影响，对磺胺类抗性基因的消减影响

几乎可以忽略．
２． ２　 生化处理单元对抗性细菌及抗性基因的消减

目前全球城市污水处理系统有 ９０％以上采用生物处理法［７２］ ． 然而，无论是活性污泥还是生物膜法，
生化处理单元的高浓度微生物量恰恰为加速抗性细菌及抗性基因的传播扩散提供了有利条件． 水中微

生物可以在活性污泥或生物膜中获得编码抗性的质粒或其他可移动基因元件，同时细菌在抗性选择压

力下通过基因突变，或表达潜在的抗性基因获得抗性，这大大加速了抗性基因在生化处理单元的传播扩

散［７４］ ． 因此系统研究污水处理系统中不同工艺对抗性细菌及抗性基因的消长影响，为筛选合理有效的

处理工艺消减抗性基因提供科学依据．
２． ２． １　 活性污泥法对抗性细菌和抗性基因的消减

（１） 传统的活性污泥法对抗性细菌和抗性基因的消减

研究认为活性污泥处理工艺对出水中抗性细菌及抗性基因有显著的消减作用，即活性污泥法能选

择性减少污水中抗性基因． 例如，２００７ 年 Ｅｒｉｃ 等［１］ 检测了美国威斯康星州的两个以活性污泥法为主体

工艺的污水处理系统中抗性基因的含量，发现废水经过活性污泥处理后，抗性基因的种类明显减少，出
水中四环素抗性基因的含量少于进水． Ｚｈａｎｇ 等［５７］研究了香港、上海和加利福尼亚州 ３ 个城市的 ５ 个污

水处理系统中四环素抗性基因在活性污泥系统中的消减情况，结果显示，四环素抗性基因 ｔｅｔＣ 和 ｔｅｔＡ 在

出水中的浓度降低到 １０４到 １０５ ｃｏｐｉｅｓ·ｍＬ － １之间，比进水中减少 ３ 个数量级． 同样 Ｇａｏ 等［７３］ 发现，在传

统的市政污水处理系统中污水经过好氧生物处理后，抗性细菌及抗性基因的浓度有显著降低的现象．
值得注意的是污水处理系统出水中抗性基因的减少并不是真正意义上的抗性基因去除，仅仅水中

的抗性细菌通过吸附浓缩进入污泥，而通过污泥的处理及土地利用，抗性基因可能重新进入环

境［１，６０，７５］ ． 例如，Ｇａｏ 等［７３］发现活性污泥处理过程中磺胺类抗性基因的减少率与总异养菌的减少率相

同． Ｂöｒｊｅｓｓｏｎ 等［６０］以 ＤＮＡ 总量为参照，检测发现进出水中抗性基因 ｍｅｃＡ 的相对量没有明显变化，他认

为出水中抗性基因浓度的降低主要是源于活性污泥的吸附作用． 由于污泥施肥农田是目前一种普遍的
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污泥处理方式，抗性基因随污泥进入土壤生态系统，极有可能进一步从土壤微生物转移到植物体内，继
而再随食物链迁移到人体和动物体内，影响人体健康． 因此对污泥处理过程中抗性基因消减的研究十分

必要［７６］ ．
（２） 活性污泥法中的新工艺对抗性细菌和抗性基因的消减

由于传统的活性污泥法存在占地面积大、出水污染物浓度高等问题，一些活性污泥处理法的新工

艺，针对传统的活性污泥反应器进行了优化改造，增加污水与活性污泥的有效接触． 例如，间歇式活性污

泥处理工艺（ＳＢＲ）、ＡＢ 法污水处理工艺、氧化沟等开始逐渐投入使用［７２］ ．
研究表明缺氧 ／好氧工艺（Ａ ／ Ｏ）、厌氧 ／缺氧 ／好氧工艺（Ａ２ ／ Ｏ）、间歇式活性污泥处理系统（ＳＢＲ）等

新型活性污泥处理工艺促进抗性基因在水处理系统中的传播扩散［７７⁃７９］，造成出水中抗性基因含量升

高，甚至出水中出现原进水中不存在的抗性基因种类． 主要因为这些工艺延长了污水在构筑物中的停留

时间，促进了微生物新陈代谢功能，更利于抗性细菌在活性污泥处理系统中的增殖，从而加速抗性基因

的传播扩散［７２］ ． Ｚｈａｎｇ 等［７７］研究了美国密歇根州一家以 Ａ ／ Ｏ 为主体工艺的深度废水处理系统中的抗

性细菌，结果显示出水中不动杆菌对利福平、氯霉素、阿莫西林和多种抗生素的抗性比率明显高于进水，
如对利福平的抗性比率由 ６３． １％ 增加到 ７７． ５％ ，对氯霉素的抗性比率由 ２５． ２％ 增加至 ３５． ０％ 等．
Ｌｕｃｚｋｉｅｗｉｃｚ 等［７８］研究以 Ａ２ ／ Ｏ 为主体工艺的污水处理系统中进水和出水中大肠杆菌和肠球菌的抗生素

抗性时，发现出水中大肠杆菌和肠球菌的抗性比率依然能够达到 ９％和 ２９％ ． Ｆａｎ 等［７９］发现受抗生素选

择压力的影响，在 ＳＢＲｓ 污水处理工艺的微生物菌群中筛选出进水中不存在的红霉素抗性基因 ｅｒｅＡ．
２． ２． ２　 生物膜法对抗性细菌和抗性基因的消减

由于生物膜处理法中微生物附着载体生长，相对于活性污泥法，残留在出水中生物质的量较少，导
致出水中抗性细菌及抗性基因的浓度也相对较低，因而生物膜法是消减污水出水中抗性细菌及抗性基

因的有效处理工艺． Ｍｕｎｉｒ 等［７１］对比生物膜法与活性污泥法出水中抗性基因浓度后发现，膜生物反应器

比传统的活性污泥工艺更能显著减少出水中抗性基因．
２． ３　 深度处理对抗性细菌及抗性基因的消减

２． ３． １　 消毒对抗性细菌和抗性基因的消减

消毒工艺大致可分为游离氯、氯化铵、臭氧和紫外等方式［７２］ ． 各国之间的消毒方式差异很大，加氯

消毒是全球主要的消毒方式［８０］ ． 美国超过半数的污水处理系统采用一种以上的消毒方式． 而我国普遍

应用单一消毒方式，主要是液氯、二氧化氯、紫外及臭氧等．
研究认为，消毒对减少污水中抗性有重要作用，不仅是因为它能够减少活的抗性细菌数量，而且能

够有效抑制活性抗性细菌之间的基因转移，如果在适当的操作条件下，消毒是减少总抗性基因的一种潜

在方式［８１］ ． 但是，也有观点认为消毒对抗性消减的效果依赖于消毒剂渗透到抗性细菌体内的程度，以及

与细胞内各种成分（如氨基酸、脂肪、糖类和核酸等）的反应性能［８２］ ． 如果消毒剂导致细胞失活与核酸类

物质无关，那么完整的抗性基因片段就可能残存在细胞碎片中，而且有机会通过转导或转化的方式转移

到其他微生物体内［８０］，反而导致抗性基因浓度水平升高．
（１）加氯消毒对污水中抗性细菌及抗性基因的消减

加氯消毒由于操作简单且价格便宜的优点得到了广泛的应用，加氯消毒的种类有很多，包括游离氯

（Ｃｌ２）、氯化铵（ＮＨ２Ｃｌ）和二氧化氯（ＣｌＯ２）等．
研究认为加氯消毒作为抗性细菌的一种选择压力，对污水中抗性基因的消减效果随着加氯剂量不

同而变化［８０］ ． Ｚｈａｎｇ［５７］ 发现加氯消毒能选择性破坏抗性基因 ｔｅｔＣ 和 ｔｅｔＡ，减少其在污水中的浓度．
Ｍａｃａｕｌｅｙ 等［２６］的研究表明当加氯量达到 ３０ ｍｇ·Ｌ － １时，废水中的细菌可以减少 １０２． ２到 １０３． ４ ｃｆｕ·ｍＬ － １ ．
但研究发现低浓度加氯消毒对污水中抗性的去除并不显著，甚至会引起抗性水平的增加［１１，７３］ ． 总结以

上研究发现，消毒剂量是影响抗性基因消减效果的重要因素，不同的 ＣＴ 值（消毒剂浓度与接触时间的

乘积）可能导致不同的抗性基因消减效果，甚至出现截然相反的结果． Ｈｕａｎｇ 等［８１］ 通过对 ＣＴ 值的研究

发现高浓度消毒剂是控制抗性细菌再生的有效方式．
（２）紫外消毒对污水中抗性细菌及抗性基因的消减

研究认为，在所有消毒模式中，紫外消毒是消减污水中抗性细菌及抗性基因最有效的方式． 紫外射
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线能够光降解含有抗性基因的 ＤＮＡ 片段，而其对 ＤＮＡ 的破坏程度依赖于 ＤＮＡ 对紫外发射光谱的接受

程度［７３］ ．
紫外照射强度是影响消毒效果的重要因素． 随着紫外照射强度的不同，其对污水中抗性细菌及抗性

基因的去除效果有明显差异． 因此各污水处理系统中紫外消毒工艺对污水中抗性基因的消减效果不同，
甚至大相径庭． 研究发现紫外消毒是一种有效抗性细菌及抗性基因消减工艺，能显著降低污水处理系统

出水中抗性水平［２６，５９，７１］ ． 也有研究发现紫外消毒对污水中抗性基因消减的影响甚微，甚至增加污水中的

抗性水平． 例如，Ｅｒｉｃ 等［１］ 发现紫外消毒不能消减污水中所含的四环素抗性基因 ｔｅｔＱ 和 ｔｅｔＧ． Ｚｈａｎｇ
等［７７］的研究显示经紫外消毒后，污水中不动杆菌对氯霉素、利福平及阿莫西林的抗性比率大幅度上升，
且细菌的多重抗性也由 ４６． ３％升至 ７２． ４％ ． 因此，有效地控制紫外照射强度是减少污水中抗性水平的

关键性因素．
（３）臭氧（Ｏ３）消毒对抗性细菌及抗性基因的消减

相对于其他消毒方式，臭氧消毒的研究还较少，但研究显示高浓度的臭氧能够有效地去除污水中的

抗性基因，且破坏抗性基因的臭氧浓度高出杀灭抗性细菌浓度 １ 到 ２ 个数量级． Ｍｕｒａｔ 等［８３］发现随臭氧

剂量的增加，抗性基因 ｔｅｔＭ 消减量逐渐增加． 当臭氧剂量达到 １００ ｍｇ·Ｌ － １时，细菌的失活数量在 １０３． ３到

１０３． ９ ｃｆｕ·ｍＬ － １之间［１］ ．
２． ３． ２　 高级氧化技术对抗性细菌和抗性基因的消减

高级氧化技术由于其催化效率高、处理效果好，作为一种新兴的环境友好型净化处理技术近几年备

受关注． 高级氧化技术主要通过物理或化学诱变破坏细菌 ＤＮＡ 双螺旋结构，从而能有效减少出水中抗

性基因含量［８２］，是消减抗性基因的有效方法． 研究发现，加入诱变剂（如 Ｈ２Ｏ２和 ＫＣＮ）的化学诱变方法

能够引起抗性细菌及抗性基因的消减，如 Ｍｕｒａｔ 等［８３］发现 Ｆｅｎｔｏｎ 试剂能减少 ５６． ６０％的细菌，并且 ｔｅｔＭ
含量随剂量增加而减少． Ｒｉｚｚｏ 等［６９］认为光催化能引起 ＤＮＡ 构型改变从而消减抗性基因．

３　 展望

污水处理系统作为抗性基因污染的“汇”，接纳各种来源包括养殖、制药及医疗卫生行业的污染排

放，同时也作为“源”向地表水等受纳水体排放抗性基因污染． 而至今国内外还没有针对抗性基因在污

水处理系统的排放标准． 本文在总结已有研究基础上，对未来抗性基因的研究提出几点建议：
（１）关注抗性基因污染严重的优控行业（例如，养殖、制药及医疗卫生行业），从源头上减少抗性基

因的传播扩散，实现对行业中抗性基因的有效控制．
（２）面对抗性基因污染的严峻现状，需要建立行业废水以及市政污水抗性基因排放标准，结合有效

处理工艺实现对抗性基因的有效控制．
（３）传统的生物污水处理工艺对去除抗性基因效果不明显，即使出水中抗性基因浓度有所降低但

大都转移到污泥中． 而继生物处理之后的深度处理工艺，如各种消毒工艺、高级氧化工艺是消减污水处

理系统出水中抗性基因的有效手段． 因此，应适当地在生物处理单元后增加深度处理工艺，达到消减抗

性细菌及抗性基因的效果． 此外，应深入研究污水处理系统中抗性基因的增殖传播机理，致力于开发有

效的抗性细菌及抗性基因的消减处理工艺．
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