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水产养殖环境中抗生素抗性基因的研究进展 
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摘要：为摸清我国水产养殖环境抗生素抗性基因(Antibiotic resistance genes, ARGs)污染状况,统计了当前水产养殖环境水、沉积物和养殖对象中七大类

抗性基因的赋存状况,进一步分析了影响其赋存的因素,对未来我国水产养殖ARGs污染研究进行了展望.水产养殖环境中ARGs主要以 iDNA形式存在;

磺胺类和四环素类抗性基因的丰度和检出率较高,被认为是水产养殖环境主要的 ARGs,已受到当前研究的广泛关注;而喹诺酮类、氯霉素类、β-内酰胺

类、大环内酯类和氨基糖苷类抗性基因报道的丰度和检出率相对较低.养殖过程中,养殖用药、饲料及养殖模式是影响水产养殖环境 ARGs赋存的主要

因素,但环境理化因子调节养殖环境 ARGs的作用也不容忽视.  
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Research progress on the occurrence and influencing factors of antibiotic resistance genes in aquaculture environment. LI 
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Abstract：It is important to clarify the contamination status of antibiotic resistance genes (ARGs) in the aquaculture environment in 

China. In this paper, the current status of the occurrence of seven major classes of resistance genes in aquaculture environmental 

water, sediment and aquatic products was counted. The factors influencing their occurrence were further analyzed. The future 

research on the pollution of ARGs in aquaculture in China was prospected. ARGs in the aquaculture environment are mainly in the 

form of iDNA. Sulfonamide and tetracycline resistance genes are considered to be the major ARGs in aquaculture environments due 

to their high abundance and detection rates, while the abundance and detection rate of quinolones, chloramphenicol, β-lactams, 

macrolides and aminoglycosides resistance genes are reported to be relatively low. In the process of aquaculture, aquaculture drugs, 

feed and culture mode are the main factors affecting the occurrence of ARGs in aquaculture environment, but the role of 

environmental physical and chemical factors in regulating ARGs in aquaculture environment cannot be ignored. 
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我国水产养殖养殖总面积高达 719万 hm
2[1]

,水

产养殖产量占全球的 61.2%
[2]

.我国水产养殖用药的

种类繁多,常用的药品有抗菌类药物、水体消毒剂、

抗寄生虫药物、抗真菌药物等九类
[3]

.其中我国批准

应用于水产养殖的抗菌类药物包括多甲砜霉素、四

环素、恩诺沙星、氟苯尼考、磺胺嘧啶和甲氧苄啶 

[4]

等数十种.但随着水产养殖产业的飞速发展,为了提

高水产养殖对象产量,降低养殖成本,抗生素作为养

殖药物或混合饲料大量投入使用,这和健康养殖相

互矛盾
[5]

.水产养殖环境抗生素被认为是自然水体

抗生素主要来源之一
[6-7]

,如长江流域和珠江下游抗

生素浓度在 N.D.~537ng/L之间
[8-9];
海河流域抗生素

平均浓度为 821ng/L
[10]

;南黄海和东海沿岸抗生素浓

度在 N.D.~497.6ng/L之间
[6,11]

,北部湾河口和沿海抗

生素总浓度为 1.81~118ng/L
[7]

;黄海、渤海抗生素浓

度仅 N.D.~16.6ng/L
[12]

.而黄海周边典型水产养殖场

和中国东南部海水养殖场中抗生素浓度在 N.D.~ 

995.02ng/L
[13-14]

;北部湾海水养殖区抗生素总浓度

达 43.2~885ng/L,远高于其周围环境水体
[7]

.抗生素 
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的频繁使用不仅降低了抗生素的药效,还促进水产

养殖环境和养殖生物体内抗性细菌及抗生素抗性

基因(Antibiotic resistance genes, ARGs)的发生,加速

了 ARGs 的传播.导致水产养殖环境成为抗生素和

ARGs的潜在储藏库
[14-15]

. 

ARGs是可使细菌能耐受更高浓度抗生素,或者

其缺失会导致细菌对抗生素的易感性增加的基因,

其可原本便存在于环境细菌的基因组中,也可细菌

经过基因突变而获得
[16]

,通过垂直基因转移
[17]
和水

平基因转移
[18-19]

传播.但养殖环境中持续的选择压

力(抗生素等),加速了 ARGs出现、入侵和侵占这一

过程
[20]

.如果抗生素选择压力足够大,很低概率的抗

性也可被细菌选择获得和转移
[21]

.Davies 等
[22]
表示

ARGs 污染及其在整个生物圈微生物种群中的分布

是人类使用抗生素的持续选择的结果,这不是自然

过程,而是叠加在自然上的人为情况. 

水产养殖环境中,ARGs 随着菌群迁移传播,可

直接进入养殖生物体内,最终通过食物链和人类肠

道微生物群进行水平基因转移
[15,23-24]

.Yang 等
[25]
发

现海水养殖沉积物中质粒和转座子携带的 ARGs 与

人类致病菌中的 ARGs 序列高度相似.即使携带

ARGs 的细菌被杀灭,它仍可以释放到环境中,并随

着养殖水体扩散或定期交换到自然水体当中
[26]

,严

重影响生态健康.Hedberg等
[27]

研究也表明水产养殖

尾水是沿海水域ARGs的重要来源.由于ARGs在环

境和生物体内的传播长久而持续,造成生态和食品

安全的不确定性风险,引发社会越来越多的关注.世

界卫生组织(WHO)将抗生素耐药性的传播列为 21

世纪公共卫生面临的三大最严重威胁之一
[28]

.ARGs

作为一类新型环境污染物,其在水产养殖环境介质

中的传播扩散可能比抗生素本身的危害更大
[29]

. 

与医疗
[30-31]

、污水处理
[32-33]

、禽畜粪便
[34-35]

等环境相比,水产养殖环境由于养殖模式、养殖品

种、养殖阶段等不同,甚至城市污水处理厂、畜禽养

殖场未被完全清除的抗生素及 ARGs 排放到河

流  

[36-38]
,随着水体交换最终进入水产养殖环境,导致

水产养殖中 ARGs 的研究及控制更难以开展.水产

养殖环境中的 ARGs作为影响人类健康、生态系统、

养殖生产力重要节点
[39]

(图 1),而其赋存状况及影响

因素研究相对较少.因此,本文以水产养殖环境为研

究区域,结合近年相关文献(以 PCR 检测方法为基

础),分析了水产养殖环境中喹诺酮类、β-内酰胺类、

大环内酯类、氯霉素类、四环素类、磺胺类(含甲氧

苄氨嘧啶类)以及氨基糖苷类 ARGs 赋存状况,探究

了影响水产养殖环境 ARGs 赋存和传播的影响因素,

为未来水产养殖环境 ARGs的深入研究和控制提供

科学依据. 

 

 

图 1  抗生素、抗性菌和 ARGs在水产养殖环境中作用的因

果关系 

Fig.1  Causal relationships between the role of antibiotics, 

antibiotic-resistant bacteria and ARGs in aquaculture 

environment 

1  水产养殖环境中抗生素抗性基因赋存状况 

1.1  水产养殖环境中抗生素抗性基因存在形态 

目前环境中的 ARGs 主要以两种形式存在: 

iARGs和 eARGs.iARGs是胞内 DNA(iDNA)所携带

的 ARGs,主要存在抗生素抗性细菌体内,可以通过

复制传给下一代,也可以通过接合和转导传递给其

它物种
[8,40]

.eARGs 是游离态的胞外 DNA(eDNA)所

携带 ARGs,可由死细菌裂解或活细菌分泌释放,裸

露于环境介质中,并具有很长的存在周期,可通过转

化方式进入到水环境的细菌中,使细菌获得抗生素

抗性
[8,40]

.与 iARGs 相比,eARGs 因为其特有的性质

更容易在环境中传播,对人体健康和生态系统产生

严重的威胁,研究表明
[41]

丰富的 eDNA 导致了水生

环境中 ARGs 高转移频率.可见,胞内外 ARGs 的传

播扩散形式大不相同. 

研究发现在渤海海水,来自医院、制药厂、污

水处理厂的污泥,以及渤海、海河、城市湖泊的沉

积物中,eARGs 的丰度皆高于 iARGs,沉积物中的

eDNA 被认为可被粘土矿物、沙子和腐殖质吸收,

保护它不受部分核酸酶失活和物理分离的攻
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击  

[19,42-43]
.与上述区域不同,Yuan 等

[41]
在汕头的牛

蛙和鱼,虾和蟹混养的养殖场沉积物中发现,ARGs

主要以 iARGs 形式存在,iDNA 中可检测 ARGs 的

平均检测频率(60.3%)高于 eDNA(40.6%).同时,在

牲畜粪便中 ,eDNA 占污泥中总 DNA 的不到

1.5%
[35]

,与汕头养殖场的 ARGs 的胞内胞外分布相

似.这可能是 eDNA 主要来源是死细胞的裂解释放
[42]

,而牲畜和水产养殖场的营养丰富,能够很好地

支持活细胞的生长和存活.因此, iDNA可能是水产

养殖环境中 ARGs的主要存在形式.
 

1.2  水产养殖环境水体中抗生素抗性基因赋存

状况 

ARGs 在水产养殖环境水体中普遍存在,ARGs

相对丰度水平在 1.28×10
-8

~1.87×10
-1

copies/16s 

rRNA 之间 (见表 1).目前水产养殖环境水体中

ARGs 研究集中在磺胺类(包括甲氧苄氨嘧啶)、四

环素类、喹诺酮类、氯霉素类、β-内酰胺类、大环

内酯类六大类.其中磺胺类 ARGs(含甲氧苄氨嘧类)

有 sul1、sul2、sul3、dfrA1;四环素类 ARGs有 tetA、

tetB、tetC、tetD、tetE、tetG、tetH、tetL、tetM、

tetO、tetQ、tetS、tetW、tetX、tetZ、tetB(P)、tetA-P;

喹诺酮类 ARGs有 qnrA、qnrD、qnrS、aac(6')-Ib-cr;

氯霉素类 ARGs 有 cmlA、floR、catA2、cml_e1、

cml_e3、catA1、fexA、cfr;β-内酰胺类 ARGs 有

blaTEM、blaCTX、blaSHV、EBC、FOX;大环内酯

类 ARGs有 ermC、ermA(见图 2). 

在多数报道中,磺胺类 sul1、sul2丰度占养殖水

总ARGs相对最高,sul2被认为是中国海水养殖场中

最常检测到的抗性基因
[14]

.其次是四环素类 ARGs,

其亚型最为丰富,tetB 和 tetD 在韩国海水养殖场可

占总 ARG 的 74.8%~98.0%
[44]

.但是不同养殖区域,

养殖对象不同造成的 ARGs 赋存状况存在很大差异.

如喹诺酮类 qnrD 在珠江三角洲河口白腿虾养殖区

为主要检出 ARG
[45]

;qnrS在杭州湾河口虾养殖区相

对丰度能达到 9.97×10
-3

copies/16s rRNA
[46]

,这可能

是喹诺酮类抗生素在虾养殖中大量使用,且喹诺酮

类 ARGs 在沿海水域研究
[47]
中是主要的抗性基因.

而氯霉素类ARGs,floR在数地
[44-46,48]

均有报道;水东

湾虾场虾塘水中 cmlA 有极高丰度
[48]

.β-内酰胺类

ARGs的研究报道相对较少却不容忽视,韩国沿海养

殖场 blaTEM 相对丰度能达到 1.04×10
-3

copies/16s 

rRNA
[44,49]

. 

表 1  水产养殖环境水体中 ARGs 赋存 

Table 1  Occurrence of ARGs in aquaculture environmental water bodies 

抗生素类型 抗生素抗性基因(ARGs) 丰度水平 环境来源地 

qnrA/qnrD/qnrS - 广东茂名市水东湾[48] 

qnrS (100%);9.97×10
-3a 杭州湾,萧山,绍兴,慈溪,平湖[46] 

qnrS (100%);8.57×10
-7~3.45×10

-2a;8.68~1.37×106b 海南东寨港[50] 

qnrS (83.3%);2.43×10
-5~1.74×10

-4a 珠江口西岸[23] 

qnrD/qnrS/aac(6')-Ib-cr - 韩国全罗南道省和济州岛沿海养殖场[44] 

喹诺酮类 

qnrA/qnrD/qnrS - 广州珠江三角洲河口水产养殖区[45] 

blaTEM/blaCTX/blaSHV 1.83×10
-5~1.04×10

-3a/-/1.28×10
-8~1.31×10

-6a 韩国全罗南道省和济州岛沿海养殖场[44] 
β-内酰胺类 

EBC/FOX - 珠三角华南中山[49] 

ermC - 韩国全罗南道省和济州岛沿海养殖场[44] 
大环内酯类 

ermA - 珠三角华南中山[49] 

cmlA/floR - 广东茂名市水东湾[48] 

floR (100%) 杭州湾,萧山,绍兴,慈溪,平湖[46] 

catA2/cml_e1/cml_e3/catA1 
(90%/90%/90%/80%);8.57×10

-7~3.45×10
-2a;8.68~

1.37×106b 
海南东寨港[50] 

floR - 韩国全罗南道省和济州岛沿海养殖场[44] 

氯霉素类 

cmlA/floR/fexA/cfr - 广州珠江三角洲河口水产养殖区[45] 

tetQ/tetW/tetX/tetB/tetO/tetA - 
中国海南省,会文、和乐、陵水、铁炉港、海头港、

临高[51] 

tetA/tetB/tetC/tetM/tetO/tetH 
(100%/100%/100%/100%/50%/41.7%);-/-/-/-/4.42

×10−5a/- 
杭州湾,萧山,绍兴,慈溪,平湖[46] 

tetA/tetC/tetG/tetM (90%);8.57×10
-7~3.45×10

-2a;8.68~1.37×106b 海南东寨港[50] 

四环素类 

tetA/tetB/tetC/tetH/tetM/tetO 
(83.3%/66.7%/83.3%/50%/66.7%/66.7%);5.90×10

-6

~1.68×10
-2a 

珠江口西岸[23] 
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续表 1 

抗生素类型 抗生素抗性基因(ARGs) 丰度水平 环境来源地 

tetW/tetG/tetX - 江苏省白马湖水产养殖场[52] 

tetA/tetB/tetD/tetE/tetG/tetH/tet

M/tetQ/tetX/tetZ/tetB(P) 
- 韩国全罗南道省和济州岛沿海养殖场[44] 

tetA/tetB/tetC/tetE/tetG/tetL/tet

A-P/tetM/tetO/tetS/tetW/tetX 
- 珠三角华南中山[49] 

tetM - 日本 the Uwa Sea;芬兰;台湾[5] 

 

tetO/tetQ/tetW/tetX - 广州珠江三角洲河口水产养殖区[45] 

sul1/sul2 - 广东茂名市水东湾[48] 

sul1/sul2/sul3 - 
中国海南省,会文、和乐、陵水、铁炉港、海头港、

临高[51] 

sul1/sul2/sul3 (100%/100%/25%);1.94×10−2a/-/- 杭州湾,萧山,绍兴,慈溪,平湖[46] 

sul1/sul2 (90%/90%);8.57×10
-7~3.45×10

-2a;8.68~1.37×106b 海南东寨港[50] 

sul1/sul2/sul3 - 日本 the Uwa Sea;芬兰;台湾[5] 

sul2 1×104~2.1×105b Vam Co河(越南隆安省)[53] 

sul1 - 江苏省白马湖水产养殖场[52] 

sul1/sul2 8.55×10
-6a~5.96×10

-5;6.66×10
-7~3.08×10

-5a 韩国全罗南道省和济州岛沿海养殖场[44] 

sul1/sul2 - 珠三角华南中山[49] 

sul1/sul2 - 广州珠江三角洲河口水产养殖区[45] 

磺胺类 

sul1/sul2/sul3 (100%/100%/33.3%);1.47×10
-4~1.87×10

-1a 珠江口西岸[23] 

甲氧苄氨嘧啶 dfrA1 (90%);8.57×10
-7~3.45×10

-2a;8.68~1.37×106b 海南东寨港[50] 

注:a为相对丰度(copies/16S rRNA);b为绝对丰度(copies/mL;copies/g);-为数据未明确报道;( )内为检出率;加粗为报道主要ARG.表2、3同上. 

1.3  水产养殖环境沉积物中抗生素抗性基因赋存状况 

据统计水产养殖环境沉积物中 ARGs相对丰度

在 1.25×10
-6

~1.08×10
-1

copies/16s rRNA之间(见表 2).

其中磺胺类 ARGs(含甲氧苄氨嘧类)有 sul1、sul2、

sul3、sulA/folP、dfrA1;四环素类 ARGs有 tetA、tetB、

tetC、tetD、tetE、tetG、tetH、tetL、tetM、tetO、tetQ、

tetS、tetT、tetW、tetX、tetA-P;喹诺酮类 ARGs 有

qnrA、qnrD、qnrS、oqxB;氯霉素类 ARGs有 cmlA、

floR、cata1、cata2、cml_e1、cml_e3、cfr;β-内酰胺

类 ARGs有 blaSHV、blaTEM-1、blanps-1、blatla-1、

EBC、FOX;大环内酯类 ARGs有 ermF、ermB、ermA;

氨基糖苷类 ARGs 有 strB、aacA1、aacA7(见图

2).sul1、sul2 丰度依然较高,sul1 被认为是珠江口水

产养殖
[45]

沉积物中ARGs的潜在指标;tetA被认为是

珠江三角洲养殖场沉积物中四环素 ARGs 丰度的潜

在指标
[49]

. 

表 2  水产养殖环境沉积物中 ARGs 赋存 

Table 2  Occurrence of ARGs in sediments of aquaculture environment 

抗生素类型 抗生素抗性基因(ARGs) 丰度水平 环境来源地 

qnrA/qnrD/qnrS - 广东茂名市水东湾[48] 

qnrS (100%) 杭州湾,萧山,绍兴,慈溪,平湖[46] 

qnrA/qnrS/qnrD/oqxB 2.15×10
-2a/2.13×10

-2a/1.67×10
-2a/1.47×10

-2a 
大连,唐山,蓬莱,连云港,启东,象山,宁德,东

山,湛江,陵水[56-57] 

qnrS (100%);1.57×10
-2~1.08×10

-1a;1.13×108~5.34×108b 海南东寨港[50] 

qnrS (80%);9.95×10
-6~6.30×10

-4a 珠江口西岸[23] 

喹诺酮类 

qnrA/qnrD - 广州珠江三角洲河口水产养殖区[45] 

blaSHV (5%-80%) 智利南部 Región de Los Ríos[58] 

blaTEM-1/blanps-1/blatla-1 - 中国汕头[41] β-内酰胺类 

EBC/FOX - 珠三角华南中山[49] 

ermF (5%-80%) 智利南部 Región de Los Ríos[58] 

ermB - 中国汕头[41] 大环内酯类 

ermA - 珠三角华南中山[49] 
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续表 2 

抗生素类型 抗生素抗性基因(ARGs) 丰度水平 环境来源地 

cmlA/floR - 广东茂名市水东湾[48] 

floR (100%) 杭州湾,萧山,绍兴,慈溪,平湖[46] 

catA2/cml_e1/cml_e3/catA1 (100%);1.57×10
-2~1.08×10

-1a;1.13×108~5.34×108b 海南东寨港[50] 

floR (5%-80%) 智利南部 Región de Los Ríos[58] 

氯霉素类 

cmlA/floR/cfr - 广州珠江三角洲河口水产养殖区[45] 

tetA/tetB/tetC/tetM/tetO/tetH 
(100%/16.7%/100%/100%/4.2%/12.5%);3.71×10

-3a/-/3.

76×10
-3a/-/1.25×10

-6a/- 
杭州湾,萧山,绍兴,慈溪,平湖[46] 

tetA/tetB/tetC/tetD - 
大连,唐山,蓬莱,连云港,启东,象山,宁德,东

山,湛江,陵水[56-57] 

tetA/tetC/tetG/tetM (100%);1.57×10
-2~1.08×10

-1a;1.13×108~5.34×108b 海南东寨港[50] 

tetB/tetC/tetH/tetM/tetO (100%/100%/20%/40%/80%);3.18×10
-5~2.20×10

-3a 珠江口西岸[23] 

tetA/tetC/tetB/tetL/tetM/tetQ/tetS

/tetW/tetX 

(>80%/>80%/5%-80%);2×105~2.7×108b/2×105~3.05×1

08b/-;2.6×10
-4~2.27×10

-2a/5.50×10
-3~5.50×10

-3a/- 
智利南部 Región de Los Ríos[58] 

tetA/tetB/tetC/tetO/tetS/tetQ/tetW

/tetX 
- 中国汕头[41] 

tetA/tetB/tetC/tetE/tetG/tetL/tetA

-P/tetM/tetO/tetS/tetW/tetX 
- 珠三角华南中山[49] 

tetW/tetM/tetO/tetT/tetQ/tetB (83.3%;100%;100%;83.3%;16.7%;16.7%) 
天津北辰,东丽,西青和津南地区的六个养

鱼场[59] 

tetW/tetQ/tetO/tetM/tetA/tetB - 
天津,青岛,连云港,舟山,宁海,温州,宁德,泉

州,汕头,深圳,防城港,海口,香港,三亚[14]

四环素类 

tetO/tetQ/tetW/tetX - 广州珠江三角洲河口水产养殖区[45] 

sul1/sul2 - 广东茂名市水东湾[48] 

sul1/sul2/sul3 (100%/62.5%/37.5%) 杭州湾,萧山,绍兴,慈溪,平湖[46] 

sul1/sul2/sul3/(sulA/folP) 
3.35×10

-5~6.87×10
-2a/1.28×10

-5~8.99×10
-2a/5.23×10

-5~

7.91×10
-3a/5.37×10

-5~5.64×10
-3a 

大连,唐山,蓬莱,连云港,启东,象山,宁德,东

山,湛江,陵水[56-57] 

sul1/sul2 (100%);1.57×10
-2~1.08×10

-1a;1.13×108~5.34×108b 海南东寨港[50] 

sul1/sul2 
(>80%/5%-80%);2×105~4.04×108b/-;3.05×10

-6~4.08×1

0
-2a/- 

智利南部 Región de Los Ríos[58] 

sul1/sul2/sul3 (100%/100%/20%);4.46×10
-3~3.09×10

-2a 珠江口西岸[23] 

sul2 4.4×105~7.4×106b Vam Co河(越南隆安省)[53] 

sul1/sul2/sul3 - 
天津,青岛,连云港,舟山,宁海,温州,宁德,泉

州,汕头,深圳,防城港,海口,香港,三亚[14]

sul1/sul2/sul3 - 中国汕头[41] 

sul1/sul2 - 珠三角华南中山[49] 

sul1/sul2 (100%;100%) 
天津北辰,东丽,西青和津南地区的六个养

鱼场[59] 

磺胺类 

sul1/sul2 - 广州珠江三角洲河口水产养殖区[45] 

甲氧苄氨嘧啶 dfrA1 (100%);1.57×10
-2~1.08×10

-1a;1.13×108~5.34×108b 海南东寨港[50] 

strB (>80%) 智利南部 Región de Los Ríos[58] 
氨基糖苷类 

aacA1/aacA7 - 中国汕头[41] 

 

与水不同,沉积物是 ARGs 的一个重要的“汇”,

且沉积物中 ARGs 存在持久性.越南集约化虾养殖

区
[53]
、海南东寨港

[50]
等地沉积物中的 ARGs的赋存

量均大于水.Yuan 等
[46]
发现随着时间的推移,ARGs

的扩散导致其可在沉积物中积累,沉积物很可能增

强抗生素抗性的传播.但有研究
[2]
认为ARGs在沉积

物群落中的“持久性”,是水生生物粪便中ARGs的不

断涌入所导致的.此外,不同的 ARGs 在水和沉积物

中存在不同的赋存规律.统计发现如 tetT、ermF、strB

等 ARGs仅在沉积物有报道,tetZ、tetB(P)、aac(6')- 

Ib-cr 等却仅在水中有报道(图 2).Su 等
[48]

研究也证

实了在水产养殖环境中,ARGs的赋存在不同介质中

有明显差异.不过,PCR 检测的目标 ARGs 的局限性

也可造成水和沉积物中 ARGs 统计结果产生差异,

在烟台海水养殖场
[54]
、瀛湖养殖区

[55]
运用宏基因组

方法及高通量 PCR 方法检出的 ARGs 则更加全面. 
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图 2  近年水产养殖环境中 ARGs检出报道频次热 

Fig.2  Heatmap of the frequency of ARGs detected in aquaculture environment in recent years 

1.4  水产养殖对象中抗生素抗性基因赋存状况 

水产养殖中抗生素主要作用于养殖生物,产生耐

药性不可避免.当前对水产养殖生物的 ARGs 的研究

主要针对于其本身以及其肠道菌群.而鉴于运用 PCR
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检测方法研究水产养殖生物 ARGs 的报道相对较少,

本文结合了运用宏基因组技术的相关研究.在水产养

殖生物中,喹诺酮类、β-内酰胺类、大环内酯类、氯霉

素类、四环素类、磺胺类、氨基糖苷类七大类 ARGs

皆有报道,其中 sul1、sul2、qnrA、qnrS、floR、macB、

tetA、tetE、tetG 被报道频率较高(见图 2、表 3).特别

的,杆菌肽类、多重耐药性和其他类 ARGs(如 bacA、

mexF、smeE等)丰度非常高
[24,60]

.杆菌肽锌作为禁用的

饲料添加剂,其 ARGs 似仍以很高的量存在,但未发现

有运用 PCR 技术针对性对其检测的报道.而多重耐药

性和其他类 ARGs的功能和特性复杂,可促使“超级细

菌”形成,对人类健康及生态环境威胁更大.但目前对

多重耐药性 ARGs 的认识还相对较浅,其种类繁多,相

关数据库有待丰富,需更多研究作为基础. 

表 3  水产养殖生物体中 ARGs 赋存 

Table 3  Occurrence of ARGs in aquatic products in aquaculture environment 

抗生素类型 抗生素抗性基因(ARGs) DNA检测方式 取样位置 环境来源地 

qnrA/qnrS PCR 虾肠道 广州市水产市场[24] 

qnrA/qnrS/mfd/parE/qnrD2/gyrA/qnrB5/qnr

VC7/qnrS1/patA 
宏基因组 虾肠道 

广州市水产市场及江门市某对虾

养殖池塘[24] 

qnrA/qnrS PCR 幼刺参肠道 青岛、烟台、威海[63] 

gyrA 分离培养细菌-PCR 对虾肝胰脏(HP) 广东省茂名市养虾池[64] 

喹诺酮类 

qnrA/qnrD/qnrS PCR 虾肠道 
广东茂名市水东湾集约化海洋养

殖基地[48] 

blaTEM 分离培养细菌-PCR 
罗非鱼的肝脏、脾脏、肾

脏分离爱德华氏菌 

泰国北部平河网箱培养的杂交红

罗非鱼[65] 

blaCTX-M/blaNDM3 PCR 虾肠道 广州市水产市场[24] 

CARB-18/OXA-368/PBP2/blaTEM-1 宏基因组 虾肠道 
广州市水产市场及江门市某对虾

养殖池塘[24] 
β-内酰胺类 

BL3_cpha/BL1_fox/BL2d_oxa10/BL2be_per/

BL1_asba/BL3_vim/PBP2/BL2c_pse1/BL1_c

my2 

宏基因组 虾肠道 江苏淡水对虾养殖场[60] 

macB 宏基因组 草鱼 
湖北省武汉市江夏区多福农庄养

殖池塘[15] 

emrB PCR 虾肠道 广州市水产市场[24] 

macA/macB/mefC/mrx 宏基因组 虾肠道 
广州市水产市场及江门市某对虾

养殖池塘[24] 

大环内酯类 

mphA/macB 宏基因组 虾肠道 江苏淡水对虾养殖场[60] 

cat/floR 宏基因组 虾肠道 
广州市水产市场及江门市某对虾

养殖池塘[24] 

cml_e3/floR PCR 幼刺参肠道 青岛、烟台、威海[63] 

catA2/cml_e1/cml_e3/catB2 宏基因组 虾肠道 江苏淡水对虾养殖场[60] 

floR 分离培养细菌-PCR 对虾肝胰脏(HP) 广东省茂名市养虾池[64] 

氯霉素类 

cmlA/floR PCR 虾肠道 
广东茂名市水东湾集约化海洋养

殖基地[48] 

tetA 分离培养细菌-PCR 
罗非鱼的肝脏、脾脏、肾

脏分离爱德华氏菌 

泰国北部平河网箱培养的杂交红

罗非鱼[65] 

tetA/tetB/tetC/tetD/tetE/tetG/tetG‘/tetL/tetM/t

etO/tetS/tetX 
PCR 虾肠道 广州市水产市场[24] 

tetE/tetB(P)/tet(34)/tet(35)/tetT/tet(39) 宏基因组 虾肠道 
广州市水产市场及江门市某对虾

养殖池塘[24] 

tetA/tetG PCR 幼刺参肠道 青岛、烟台、威海[63] 

四环素类 

tetG/tetE 宏基因组 虾肠道 江苏淡水对虾养殖场[60] 

sul3 分离培养细菌-PCR 
罗非鱼的肝脏、脾脏、肾

脏分离爱德华氏菌 

泰国北部平河网箱培养的杂交红

罗非鱼[65] 

sul1/sul2/sul3 PCR 虾肠道 广州市水产市场[24] 

sul1/sul2 宏基因组 虾肠道 
广州市水产市场及江门市某对虾

养殖池塘[24] 

磺胺类 

sul1/sul2 宏基因组 虾肠道 江苏淡水对虾养殖场[60] 
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续表 3 

抗生素类型 抗生素抗性基因(ARGs) DNA检测方式 取样位置 环境来源地 

sul1/sul2 分离培养细菌-PCR 对虾肝胰脏(HP) 广东省茂名市养虾池[64] 

 
sul1/sul2 PCR 虾肠道 

广东茂名市水东湾集约化海洋养

殖基地[48] 

aph(3'')-II/aph(6)-Id 宏基因组 虾肠道 
广州市水产市场及江门市某对虾

养殖池塘[24] 

aadA PCR 幼刺参肠道 青岛、烟台、威海[63] 

ant(3'')_Ia/ant(2'')_Ia/aph(33'')_Ib/aac(6'')_I

b/aph(6')_Id/aac(3'')_Iia 
宏基因组 虾肠道 江苏淡水对虾养殖场[60] 

氨基糖苷类 

strA 分离培养细菌-PCR 对虾肝胰脏(HP) 广东省茂名市养虾池[64] 

 

值得注意的是,抗生素在水生生物体内经食物

链富集已经得到重视,但水产养殖环境和养殖生物

体内赋存的 ARGs之间的联系的研究还处在起步阶

段.早在 2003年,Furushita等
[61]
就发现在鱼类细菌中

检测到的四环素耐药基因与人类临床分离株中的

基因高度相似.当前认为水平基因转移是 ARGs 水

体、沉积物和水产品之间转移的关键途径
[8,41,52]

,且

可移动遗传元件(Mobile Genetic Element,MGEs)对

ARGs转移起着重要作用
[29,62]

,其本身可携带 ARGs,

也与ARGs有共发生现象,往往代表着ARGs的高迁

移率.Su等
[48]
通过 Source Tracer分析发现早期和中

期的虾肠道约 70%的菌群起源于沉积物,且虾肠道

和沉积物赋存了相同的ARGs(qnrD).由此,赋存在水

产养殖水体和沉积物中的 ARGs很可能最终富集到

水产养殖对象的体内. 

2  水产养殖环境中抗生素抗性基因的影响因素 

2.1  养殖用药及饲料对抗生素抗性基因的影响 

养殖用药及饲料的使用对 ARGs发生及传播的

影响一直被密切关注.对于养殖用药,ARGs 在养殖

水域大量存在和药物在治疗养殖生物疾病中大量

使用是分不开的.ARGs 与相应的同源抗生素显著相

关
[66]

.从机制上,长期处于养殖用药的环境中,细菌的

SOS 反应(由细菌 DNA 损伤引发的修补反应)会被

激活,其可以通过产生氧离子而增加突变几率,促使

水平基因位移,活化整合酶,促使整合子重组,从而显

著增强 ARGs 的水平转移
[56-67]

.控制水产养殖中抗

生素类用药是减缓 ARGs 污染的重要手段.而对于

饲料,市场上用于养殖水产品的饲料种类繁多,常混

合抗生素使用.甲壳类水产品(日本沼虾)长期暴露在

饲料中抗生素(合法使用量)下,也会严重影响虾肠道

健康和 ARGs 丰度
[68]

.其中,鱼粉作为水产养殖饲料

的主要基础原料,含有丰富的抗生素及 ARGs,其对

沉积物中 ARGs 丰度的影响有明显剂量效应,其中

的营养物质可以驱动微生物群落结构来改变沉积

物中 ARGs
[69]

.重要的,全球鱼粉产量近 70%被用于

水产养殖,而中国是全球鱼粉的主要消费国
[70]

,“饲

料禁抗”是大势所趋. 

但是水产养殖环境中养殖用药和饲料中抗生

素只是 ARGs 发生和传播的主要应激源,抗生素与

其相应的 ARGs 并非总是同时出现,单一类型的抗

生素使用下,也可能存在复杂的 ARGs 污染
[71-73]

. 

ARGs也不是仅由于同源抗生素而引起.实际养殖过

程中,尽管并未添加的抗生素,其 ARGs 照样可以存

在.如氯霉素、红霉素类药品早就被禁止用于水产养

殖业 ,但水东湾虾场中 cmlA 却是虾塘水中主要

ARGs,floR 在数地被检出,ermC、ermA 也均以一定

量存在
[44-46,48]

. 

2.2  养殖模式对抗生素抗性基因的影响 

养殖模式是水产养殖独有的 ARGs 影响因素.

不同单一养殖模式下,ARGs的多样性及丰度皆有差

异.Gu 等
[55]
对比了瀛湖围栏养殖和箱型养鱼 ARGs

的污染情况,发现箱型养殖的 ARGs 多样性要比围

栏养殖更高,其认为由于不同鱼类养殖方式,理化参

数变化不同,从而引起的微生物群落变化导致,通过

调节湖泊的某些因素是可以控制 ARGs 的.而相比

于单一养殖模式,在当前循环资源的多营养级养殖

发展趋势下,混合养殖(鸭-鱼池)水体相比于单一养

殖更不易受到 ARGs 污染
[49]

.Yuan 等
[41]
也发现单一

牛蛙养殖场的沉积物中 ARGs的检测频率和丰度均

高于混养养殖场沉积物.但是,混合养殖对 ARGs 的

影响还取决于混养品种.杭州湾河口养殖区报道
[46]

在混养池塘中,与杂食性鱼类相结合的虾养殖可能

会增加 ARGs 丰度,而与滤食性鱼类养殖可能会减
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少 ARGs 丰度.合理安排混合养殖模式以及养殖品

种是控制 ARGs的重要手段. 

2.3  环境理化因子对抗生素抗性基因影响 

水产养殖环境的理化因子包括水温、盐度、酸

碱性、化学耗氧量、溶解氧、营养物质和重金属等.

这些因子复杂多变,同气候条件、放养密度、饵料种

类和投饵量、生物排泄物等有密切关系.而针对水产

养殖中环境理化因子对 ARGs 赋存状况和传播规律

的影响的研究极少.养殖过程中某些环境理化因子

是可控的,弄清其在水产养殖环境中影响,加以有效

人为调控,可能达到控制 ARGs污染的目的. 

2.3.1  温度、盐度等对抗生素抗性基因影响  对于

温度,适宜的温度更有助于水产品的生长.温度也会

影响质粒的转移过程,37℃下抗性质粒更容易发生

水平转移
[74]

.长江口及邻近海域的研究
[75]
发现温度

与 16S rRNA、sul1、sul2、sul3、intI1、tetA和 acc(6’)-Ib

等基因的丰度之间呈显著相关性(P<0.05).对于盐度,

其可调控微生物群落的组成和结构,从而调控环境

中 ARGs.河口开放养殖区最易受其影响,随着盐度

的增加 ,垂直传播的动态平衡会被打破 ,磺胺类

ARGs 会减少;盐度影响的还具有季节性,不同季节,

盐度对于ARGs有不同的影响,所影响的ARGs类型

也有所不同
[76]

. 

总有机碳(TOC)、化学需氧量(COD)、总磷(TP)、

总氮(TN)等水质指标,代表着养殖环境的污染状况,

其皆影响 ARGs.水东湾虾塘水中 sul1 和 TOC 呈正

相关(P<0.05);sul2 和 TOC 呈极强正相关(P<0.01); 

cmlA与 COD 极强相关(P<0.01)
[48]

.东江流域
[18]
、长

江口
[77]
的研究也表明 TS、TOC、TN和 sul1、sul2、

tetA、tetQ、tetW、tetX、ermB、ermF等 ARGs呈极

显著相关(P<0.01).悬浮颗粒物(SS)还被认为可能是

ARGs 的载体,其丰度与 sul1、sul2、tetA、tetW、

acc(6’)-Ib 的丰度均存在显著相关性(P<0.05)
[48,75]

.

但在水产养殖过程中,TOC、COD、TP、TN等从机

制上如何影响 ARGs,还有待研究.适宜的含量既可

保证水产品生长,水质良好,又能降低 ARGs的威胁. 

至于酸碱性,养殖环境中 pH值一般变化幅度较

小,但不同 ARGs 受 pH 值变化影响有不同的机制.

如 Huang 等
[78]
发现厌氧处理过程中酸性条件下,噬

菌体 DNA 含量会增加,且更有利于 eDNA 的排泄,

因此四环素 ARGs水平转移的数量和其持基因能力

大大提高 ;而碱性条件下 ,接合转移可能受到限

制;Lin 等  

[34]
研究却发现粪肥中,酸化降低了磺胺类

ARGs 的水平转移,pH 可诱导厚壁菌门的富集,增强

磺胺类抗生素降解,从而抑制 sul1的水平基因转移. 

2.3.2  重金属对抗生素抗性基因影响  重金属对

水产养殖环境中 ARGs 赋存及传播有极大影响,部

分微量金属元素也是水产品生长所必须的因子之

一
[79]

.螯合铜、硫酸铜等重金属盐作为消毒剂也在水

产养殖中广泛应用
[80]

.研究发现重金属可与抗生素

共同对微生物造成选择压力,且重金属可以抵抗降

解,选择压力可以长期施加,在同一质粒中重金属甚

至可和ARGs 共同存在
[31,71,81]

.江苏省白马湖水产养

殖场
[52]
评估 Cu

2+
与 ARGs 呈明显的正相关关系;东

江流域
[18]
大部分 ARGs 与 Cu、Zn等重金属之间存

在显著的相关性.其中,弱酸提取态的重金属被认为

更容易从环境中释放而被微生物利用.弱酸提取态

Zn的含量与ARGs之间的显著相关性更强(P<0.01), 

Zn 离子被认为是调控 ARGs 赋存的重要金属元素

之一
[8,75]

.在机制上,已有银、锌影响机制的报道,但并

不针对水产养殖环境.据报道,AgNPs 和 Ag
+
是通过

诱导ROS过量产生,触发SOS反应,增加细胞膜通透

性来促进接合基因转移,从而加强 ARGs 的传播
[82]

;

天然闪锌矿和ZnS纳米颗粒则是促进细菌之间质粒

介导的 ARGs 水平转移,增强抗性编码质粒的接合

转移
[83]

.这从机制上解释了重金属对 ARGs 传播的

影响,为在水产养殖环境中进行类似研究提供了参

考.而实际养殖过程中,重金属在水产养殖环境中易

富集、有毒性、去除难度高,除了对 ARGs产生影响,

对水产品和整个水产养殖环境也产生严重危害.探

究重金属对水产养殖环境中 ARGs 赋存和传播的影

响具有重要意义. 

3  结语 

为了从根本上防止抗生素耐药性的发生和传

播,未来水产养殖环境中 ARGs 的研究可抓住以下

几点: 

1) 深入解析 ARGs在水产养殖环境、水产品以

及人体致病菌之间的关系.尽管目前已发现水产养

殖中的 ARGs 能通过食物链对人类造成威胁,和人

类肠道菌群、致病菌所携带 ARGs 具有相似性,但缺

乏更多证据及相关机制的研究. 
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2) 合理选择水产养殖环境中代表性污染

ARGs,开发适合水产养殖环境准确、快捷的 ARGs

监测方法,系统的获取水产养殖环境中 ARGs 的相

关数据,制定针对水产养殖环境 ARGs 污染的标准.

传统 PCR 检测 ARGs 具有局限性,而宏基因组和高

通量 PCR 在水产养殖环境的研究中相对较少,且检

测成本高.选定代表性的 ARGs 优先控制,将 ARGs

污染监测常规化,是控制 ARGs污染的必要手段 

3) 探究水产养殖过程中主流养殖模式、温度、

重金属盐消毒剂等可调因素对 ARGs发生和传播的

影响 ,了解其影响机制 ,有效的把控养殖过程中

ARGs的发生、传播乃至去除. 

4) 建立 ARGs 生态风险评估方法及预警体系,

从而对水产养殖环境中 ARGs对人类健康和生态环

境的威胁科学的评估、预防 ARGs污染的发生. 
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