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铜对蚯蚓转化牛粪过程抗生素抗性基因的影响 
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摘要：以赤子爱胜蚓(Eisenia fetida)为试验蚓种,设定不同 Cu浓度梯度,研究蚯蚓转化牛粪过程中 Cu对 ARGs 消长的影响.结果表明,不同 Cu浓度处理

下,ARGs 累积总丰度呈现出 CF(未添加 Cu)<T3(高浓度,1000mg/kg)<T1(低浓度,100mg/kg)<T2(中浓度,500mg/kg)的趋势.与未添加蚯蚓的对照组相比,

加入蚯蚓的 CF处理组中 ARGs的总丰度从 5.28×10
-1降低至 4.33×10

-1copies/16S copies.低、中浓度 Cu的添加显著提高了样品中 ARGs的总丰度水平

(P<0.05).通过研究不同类型 ARGs 在不同时间阶段的变化,发现低、高浓度 Cu 处理组(T1、T3)在蚯蚓转化过程中提高了 tet-ARGs、erm-ARGs 和

str-ARGs的丰度,而中浓度 Cu处理组(T2)中 tet-ARGs和 str-ARGs丰度降低.冗余分析(RDA)得出 pH值显著影响蚯蚓转化过程中 ARGs相对丰度的

变化(P<0.05),且 TOC、TN和 Cu对 ARGs的消长也发挥着重要作用.蚯蚓转化可加速牛粪中 ARGs丰度的削减,一定程度上能够减少其环境风险,但牛

粪中 Cu的残留可导致蚯蚓转化过程中部分 ARGs的富集,因此亟需进一步优化蚯蚓转化处理工艺. 
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Effects of copper on antibiotic resistance genes during earthworm conversion of cow dung. TIAN Xue-li, LI Zhong-han, YANG 

Feng-xia*, HAN Bing-jun, ZHANG Ke-qiang** (Agro-Environmental Protection Institute, Ministry of Agriculture and Rural Affairs, 

Tianjin 300191, China). China Environmental Science, 2022,42(10)：4688~4675 

Abstract：In this study, Eisenia fetida was used as the experimental earthworm, different Cu concentration gradients were set to 

study the effect of Cu on ARGs growth during earthworm conversion of cow dung. Results revealed that, under different Cu 

concentrations, the total abundance of ARGs showed a trend of CF (without Cu addition) <T3 (high concentration, 1000mg/kg) <T1 

(low concentration, 100mg/kg) <T2 (medium concentration, 500mg/kg). Compared with the control group without earthworm, the 

total abundance of ARGs in the CF treatment group with earthworms decreased from 5.28×10
-1 to 4.33×10

-1 copies/16S copies. The 

addition of low and medium concentrations of Cu significantly increased the total abundance of ARGs in the samples (P <0.05). By 

studying the changes of different ARG subtypes in different time stages, we found that the low and high concentration of Cu 

treatment groups (T1, T3) increased the abundances of tet-ARGs, erm-ARGs and str-ARGs during earthworm conversion, while the 

abundances of tet-ARGs and str-ARGs decreased in the medium-concentration Cu treatment group (T2). Redundancy analysis (RDA) 

showed that pH significantly affected the relative abundance of ARGs during earthworm conversion (P<0.05), and TOC, TN, and Cu 

also played an important role in ARGs variation. Earthworm conversion can accelerate the reduction of ARGs in cow dung and 

reduce its environmental risk to a certain extent, but the residual Cu in cow dung would lead to the enrichment of some ARGs during 

earthworm conversion of cow dung, thus it was urgent to further optimize the treatment process of earthworm conversion. 
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近年来,养殖业的迅速发展产生大量的畜禽粪

便,导致环境压力骤增.2018年全国牛粪年产量 1.82

亿 t
[1]

.我国每年畜禽粪污综合利用率不足 60%
[2]

,

如何做好畜禽粪污的无害化处理与资源化利用,提

高粪污综合利用率成为亟待解决的问题.另一方面,

牛粪不仅含有丰富的有机质
[3]

,而且含水量大、保

水性强、透气性好、发热量低,是蚯蚓养殖较理想

的基料. 

为了促进动物生长、提高产量,重金属常被用做

添加剂被广泛添加在畜禽饲料中
[4]

,其中只有少部

分被吸收利用,大部分重金属以粪便的形式排出
[5]

.

与此同时,畜禽粪便中也检出丰富抗生素抗性基因

(ARGs).研究发现,磺胺类、四环素类抗性基因在牛

场中被普遍检出
[6-7]

.谷艳茹等
[8]
除了有上述发现外,

在粪便中检出了 blaOXA-1、blaTEM-1和 blaampC等与人

类健康密切相关的 β-内酰胺类 ARGs.研究还发现

粪便中 ARGs的丰度与其含有的抗生素以及砷、铜

等重金属浓度显著相关,且砷、铜等重金属和抗生素

的复合污染可以增加环境中 ARGs 的丰度
[9]

.另外,  
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在重金属污染地区发现微生物不仅对重金属产生抗

性,并且还能对多种抗生素产生抗药性,且 ARGs 水平

随重金属污染水平增加而增加
[10]

. Stepanauskas 等
[11]

在微宇宙实验中发现水中 ARGs及耐药菌的检出频

率随重金属暴露浓度的升高而升高.目前国内外缺

少重金属对蚯蚓转化牛粪过程中 ARGs影响的研究.

在重金属存在的情况下蚯蚓转化引起 ARGs的变化

尚不完全明确. 

本研究选取牛粪中残留量最高的重金属 Cu 为

研究对象,利用实时荧光定量 PCR技术,追踪考察不

同浓度 Cu 胁迫下蚯蚓转化牛粪过程中 ARGs 的消

长变化.通过测定不同 Cu浓度处理组及其不同转化

时段样品中 ARGs 的丰度,并分析蚯蚓转化牛粪过

程中不同环境因子(TN、TP、含水率、TOC、pH值

等)的变化规律及其对 ARGs 的贡献,旨在揭示蚯蚓

转化牛粪过程中重金属影响 ARGs 的潜在机制,为

采取适合措施以减轻蚯蚓养殖场环境中 ARGs的传

播提供参考. 

1  材料与方法 

1.1  供试材料 

供试蚯蚓为赤子爱胜蚓(Eisenia fetida),为本实

验室饲养,单体重 0.50g 左右.试验前将蚯蚓在牛粪

环境下驯化 30d,实验时挑选健康、带有明显生殖环

带的蚯蚓,用无菌水清洗表面后放置于装有湿润滤

纸的干净烧杯中,暗环境下保持 24h,使其排出体内

粪便. 

供试牛粪采自本实验站自养泌乳奶牛,经混匀

后自然堆肥 15d.其基本理化性质为:pH值为 7.8、含

水率为 81.3%、总氮为 2.24%、总磷为 1.42%. 

1.2  试验设计 

试验体系以牛粪为主料,添加少量养殖基质供

蚯蚓生存,共设5个处理,每个处理3个重复.其中,CK

为无蚯蚓对照组;CF(未添加 Cu+蚯蚓)、T1(低浓度

100mg/kg Cu胁迫+蚯蚓)、T2(中浓度 500mg/kg Cu

胁迫+蚯蚓)、T3(高浓度 1000mg/kg Cu胁迫+蚯蚓)

为处理组.重金属选取奶牛养殖过程中饲料常用添

加剂且生物毒性较强的 Cu进行试验,根据牛粪中重

金属 Cu的实际残留量范围(5~1257mg/kg)设置 3个

浓度梯度. 

按照分组要求将牛粪用重金属 Cu处理,具体方

法:用无菌蒸馏水将牛粪调整至含水量 70%左右,向

不同试验处理组加入不同量的重金属 CuSO4,使得

两者在牛粪基质中添加浓度梯度分别为 100,500, 

1000mg/kg,混匀后分别装入塑料养殖盒(盒底直径

11cm,盒口直径 15cm,盒高 7.5cm)中,并做好标记,每

盒装 200g;而空白组即为未添加重金属Cu作为对照;

然后取 30 条蚯蚓均匀地放置在每盒的牛粪基料上,

盒子四周用铝箔纸做避光处理,并用 3 层纱布封盖,

保证透气并防止蚯蚓逃跑,同时为保持水分和湿度,

通过计重方式每隔 2d喷洒一次无菌水.培养过程中,

于第 1,7,14,28,35,42,49d 进行破坏性取样,收集蚯蚓

与培养基质. 

1.3  分析指标与测定方法 

1.3.1  理化指标  样品测定理化指标和方法详见

表 1
[12]

. 

表 1  样品测定指标与方法 

Table 1  Indicators and methods of sample determination 

测定指标 测定方法 方法标准号 

全氮(TN) 有机肥料(蒸馏滴定法) NY 525-2012 

全磷(TP) 有机肥料(分光光度法) NY 525-2012 

有机质 有机肥料(重铬酸钾容量法) NY 525-2012 

含水率 复混肥料中游离水含量测定 (真空烘箱法) GB 8576 

pH值 土壤 pH值的测定(电位法) NYT 1377-2007 

铜(Cu) 土壤质量铜、锌的测定 (火焰原子吸收分光光度法) GB/T 17138 

 

1.3.2  DNA提取  采用 Fast DNA SPIN Kit for soil

试剂盒(MP Biomedicals, LLC, Santa Ana, CA, 美国)

按操作手册对 0.5g粪便进行DNA提取,采用超微量

紫外可见光分光光度计 Nano Drop 2000 (Thermo 

Fisher, USA) 和琼脂糖凝胶电泳法检测 DNA质量.

提取与检测完成后,将 DNA 样品放置于-20℃冰箱

中暂存. 

1.3.3  实时荧光定量 PCR  本研究对 8 类 24 个
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ARGs 进行 qPCR 检测,即磺胺类抗生素抗性基因

sul-ARGs (sul1、sul2)、四环素类抗生素抗性基因

tet-ARGs (tetO、tetQ、tetW、tetL、tetX)、喹诺酮

类抗生素抗性基因 qnr-ARGs (qnrS、qnrB、oqxB)、

大环内酯类抗生素抗性基因 erm-ARGs (ermB、

ermC),链霉素类抗生素抗性基因 str-ARGs (strA、

strB、aadA)、β-内酰胺类抗生素抗性基因 bla-ARGs 

(blaGES-1、blaOXA-1、blaTEM-1、blaampC)、多粘菌素抗

性基因(mcr-1)、氯霉素抗性基因(cfr、fexA).使用仪

器 7500实时荧光定量 PCR仪(Applied Biosystems, 

美国)进行实时 qPCR分析.根据提取DNA样品的浓

度与标准曲线的定量范围,研究中将 DNA 样品用

ddH2O进行 10倍稀释.qPCR反应体系为 20.0µL,包

括 10.0µL TB Green Premix Ex Taq(Tli RNase H 

Plus, Takara)、上下游引物各 0.4µL、0.4µL ROX 

Reference Dye II、6.8µL ddH2O和 2.0µL DNA模板.

每个 DNA 模板设置 3 个平行,无菌水为阴性对

照,qPCR反应程序和标准曲线的制作参照文献[13]. 

1.4  数据分析 

采用 SPSS V22.0对数据进行 ANOVA方差分

析,以 P<0.05 作为差异显著水平.采用 R 软件的

pheatmap 包制作热图,Origin 95 绘制了柱状图和折

线图,RDA 分析采用 CANOCO 5 软件.数据的相对

丰度(ARGs copies/16S rRNA gene copies)、平均值

和标准差的计算均使用Microsoft Excel 2007. 

2  结果与讨论 

2.1  蚯蚓转化牛粪过程中 ARGs 的赋存多样性

特征 

在考察的 24 种 ARGs 亚型中,仅 qnrS 未检出,

其余 23 种亚型在蚯蚓转化牛粪的不同时间阶段均

有检出,其检出频率范围为 2.90%~100%.总体来看,

磺胺类(sul-ARGs)、四环素类(tet-ARGs)与链霉素

类抗性基因(str-ARGs)存在较为普遍且污染水平较

高,这可能与畜禽养殖过程中因该类抗生素价格低

廉且对多种细菌具有较好抑制效果而使用较为普

遍有关,从而导致了转化底物牛粪中相应的 ARGs

赋存较为丰富
[14]

.值得注意的是,在蚯蚓转化过程中,

与人类健康密切相关的高风险 β-内酰胺类 ARGs 

(blaNDM-1、blaGES-1、blaOXA-1、blaTEM-1、blaampC)在

基质中的检出率也较高(40.00%~100%);而喹诺酮类

抗性基因(qnrS、qnrB、oqxB)的检出率最低,平均为

39.00%.上述结果表明,蚯蚓转化牛粪过程中, ARGs

存在普遍,具有种类多样、多种耐药机制并存的污染

特点;且大部分基因可跨越这个阶段,依然以一定浓

度而残留在转化产物蚓粪中,增加了蚓粪的后续利

用风险
[15-16]

. 

 

图 1  蚯蚓转化过程中不同时间阶段 ARGs丰度的变化 

Fig.1  Changes in the abundance of ARGs at different time 

stages during earthworm conversion 

图例单位为 1g(抗生素抗性基因拷贝数/16S rRNA拷贝数),NULL为未检出 

如图 1所示,在CK中,除了 qnr-ARGs及mcr-1,

其他类 ARGs均普遍存在.其中, tetW、tetX、sul1、

sul2、strA、strB和 aadA赋存水平相对较高,数量级

高达 10
-4

~10
-1

copies/16S copies;而喹诺酮类 ARGs

中 qnrS和 oqxB的相对丰度仅为 10
-8

~10
-7

copies/16S 

copies.在不同浓度 Cu 处理组的处理全过程,相对丰

度较高的亚型为 sul1、sul2,这可能是因为重金属 Cu

驱动了含有 sul1 和 sul2 的细菌宿主的选择
[17]

.在本

研究中检测的关于 tet-ARGs 中,丰度最高的基因亚

型为酶修饰基因 tetX,且随着 Cu浓度升高 tetX丰度

也升高,原因可能是添加的重金属浓度不同导致蚯

蚓肠道菌群存在差异
[18]

.值得注意的是,与未添加蚯

蚓的 CK 处理组相比,添加蚯蚓的处理组 CF、T1、

T2和 T3中ARGs的赋存多样性有所降低,此结果表

明蚯蚓对部分 ARGs 具有较好去除效果.此外,从相

对丰度来看,添加蚯蚓 CF与未添加蚯蚓组 CK相比,

添加蚯蚓有助于链霉素类抗性基因 strB 的去除.然

而 ,蚯蚓转化后 ,转化产物蚓粪中依然存在多种

ARGs.Ding 等
[19]
对长期施用鸡粪及污泥的土壤蚯

蚓肠道中的 ARGs 进行研究中也发现,饲喂鸡粪和
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污泥后显著增加了蚯蚓肠道中 ARGs的丰度及多样

性,蚯蚓作为动物转化的关键,肠道 ARGs 丰度和多

样性的增加说明蚯蚓肠道是 ARGs 的储存库,这可

能也是蚯蚓转化污泥及畜禽粪便难以完全去除

ARGs的原因之一. 

由图 2可见,不同 Cu浓度处理下 ARGs总丰度

呈现出 CF<CK<T3<T1<T2的趋势,整体相对丰度水

平在 0.43~2.78的范围内.与 CK处理相比,加入蚯蚓

后(CF组)ARGs的总丰度从 0.53降低至 0.43.但加入

低浓度和中浓度的 Cu 可显著提高样品中 ARGs 的

总丰度水平(P<0.05),且中浓度处理组T2中的ARGs

丰度水平增加最高,总丰度可达 2.78,其次为低浓度

处理组 T1处理,ARGs总丰度亦达 1.43.在一定范围

内,随着Cu浓度的增加,ARGs总丰度也增加,此结果

进一步验证了重金属可以通过协同选择和交叉选

择增加ARGs的丰度
[12]

.Cu浓度最高的T3处理组中

ARGs的总丰度低于 T1和 T2组,这主要是因为低、

中浓度的 Cu 对 ARGs 筛选与传播的促进作用致使

T1和 T2组ARGs丰度增加
[20]

 ,而高浓度 Cu对微生

物活性的抑制作用又限制了 T3 处理组中 ARGs 的

增殖
[21]

.从ARGs的类别来看,不同Cu浓度处理下样

品中的优势基因主要为 sul1、sul2和 tetX,各处理中

ARGs水平最高的亚型均为 sul2 (0.02~1.96),占总丰

度的 35.87%~83.55%.此外,虽然与人类健康密切相

关的高风险 bla-ARGs在总丰度中占比较低,但其中

的 blaOXA-1、blaTEM-1和 blaampC亚型检出率极高,分

布广泛,也应引起重视. 

 

 

图 2  不同 Cu浓度处理下基质中 ARGs的总相对丰度 

Fig.2  Total relative abundance of ARGs in the substrates with 

different levels of Cu 

2.2  蚯蚓转化牛粪过程中不同作用类型 ARGs 的

消长变化规律 

  

CK CF T1 T2 T3  

图 3  不同种类 ARGs在不同时间阶段的变化 

Fig.3  Changes of different types of ARGs at different time stages 

在所检测的 8类 ARGs中,sul-ARGs的丰度最 高,bla-ARGs的丰度最低.同类ARGs在不同处理组
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中的消长趋势存在差异,如 sul-ARGs,在对照组 CK

的相对丰度在第 7d 达到最大值,然后降低并趋于

稳定;在 CF 和 T3 处理组 sul-ARGs 的相对丰度在

蚯蚓转化过程中的变化趋势与CK对照组基本一致;

但 T1 和 T2 处理组中 sul-ARGs 的相对丰度在第 

14d 达到最大值,峰值出现时间后移,且 T2 在第 7d

和 14d sul-ARGs的相对丰度显著(P<0.05)高于 CK

和 CF的峰值.对于 tet-ARGs,在 CK、T1和 T3处理

组均在第 14d达到峰值,随后趋于平稳.而T2组峰值

则出现在第 7d,第 14d出现丰度下降,随后趋于平稳.

与 sul-ARGs和 tet-ARGs不同,str-ARGs 在 CK、

T1、T2和 T3的最大值均出现在第 14d,且在所选定

的 8类抗性基因中,蚯蚓转化对 str-ARGs的去除效

果最好,且中浓度 Cu处理组 T2对 str-ARGs去除效

果最佳. 

低浓度和高浓度的 Cu(T1、T3)处理提高了蚯蚓

转化不同阶段中大部分的 ARGs 的丰度,如 tet- 

ARGs、erm-ARGs和 str-ARGs.这表明粪污中重金

属 Cu 的残留会导致蚯蚓转化过程中多类 ARGs 的

富集.钱勋
[22]
研究了畜禽粪便中残留的重金属 Cu和

Zn 对好氧堆肥过程中 ARGs 的影响,发现模拟的 2

个 Cu 浓度(200 和 500mg/L)均增加了包括四环素

类、大环内酯类和喹诺酮类中 5种 ARGs亚型的丰

度.Li 等
[23]
发现 2000mg/LCu 显著提高了堆肥过程

中微生物对泰勒菌素和万古霉素的抗性.而在中浓

度 Cu 处理组 T2 中,sul-ARGs、tet-ARGs 和 str- 

ARGs的丰度在蚯蚓转化后均较初始值降低,此结果

可能是因为该浓度的 Cu通过促进蚯蚓的生长,提高

了蚯蚓的处理效率,进而降低了牛粪中的 ARGs,此

种猜测有待进一步证实. 

2.3  不同 Cu浓度胁迫下蚯蚓转化牛粪前后 ARGs

的差异分析 

由图 4 可见,经过 49d 的蚯蚓转化后,产物中大

多数 ARGs有降低现象,而部分亚型如 sul2、strA和

blaGES-1 的含量水平经蚯蚓转化后却在所有处理中

丰度均出现升高.但亚型 blaampC和 qnrB在不同处理

中变化不同: blaampC中 CF处理升高,其余处理降低.

说明加入蚯蚓导致其升高,但是加入重金属 Cu后对

其有去除作用,且差异显著(P<0.05).基因 qnrB在 T1

和 T2处理中升高,其余处理中降低.tetX的丰度在对

照组 CF中未显著降低,可能是因为该基因主要存在

于革兰氏阴性菌中
[22]

,较难去除,但由于试验组中高

浓度 Cu 对革兰氏阴性菌具有抑制作用
[24]

,从而导

致 tetX 的丰度在添加 Cu 浓度最高的处理组 T3 中

的增长得到了一定程度的控制. 

tetL 为外排泵基因,存在于细菌细胞膜上,可外

排抗生素等毒性物质,添加重金属 Cu对 tetL的去除

在 CK、CF、T1和 T3组中有抑制作用.这是因为细

菌暴露于 Cu存在的环境中时,生物膜将会被诱导生

长,同时导致存在于细菌细胞膜上的外排泵基因增

多
[25]

.蚯蚓转化前牛粪中未检出 oqxB 基因,但蚯蚓

转化后出现 oqxB基因,这可能是由于蚯蚓肠道中存

在 oqxB基因,后经过腹转化进入蚓粪样品.后续研究

可以针对蚯蚓肠道进行研究. 

 

图 4  蚯蚓转化前后 ARGs的变化 

Fig.4  ARGs of earthworms before and after conversion 

2.4  蚯蚓转化过程中 ARGs 的变化与环境因子的

关系 

为了探讨造成蚯蚓转化牛粪过程中 ARGs变化

的潜在因素,本研究通过冗余分析确定 ARGs 与重
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金属及环境因子之间的关系.研究发现,对样品中

ARGs 差异影响最大的因素是 pH 值含量,占贡献率

的 55.10%.如图 5所示,含水率与基因 tetM、tetW、

tetL、tetQ、strA、aadA、strB、blaNDM-1、cfr、fexA、

blaTEM-1、sul2、mcr-1 和 blaGES-1成正相关,含水率

升高,上述基因丰度增加,故在实际养殖过程中可以

在保证蚯蚓存活的条件下降低养殖基质中的含水

率以抑制 ARGs 丰度增加.Cu 与抗生素抗性基因

blaOXA-1、blaampC、blaNDM-1、blaOXA-1、oqxB、qnrB、

tetO、tetW、tetX、tetL、tetM、ermB、ermC和 fexA

呈正相关(P<0.05).此外,大部分 ARGs指向 Cu处理

所在的第三象限,说明 Cu的加入使得 ARGs的相对

丰度增加.Cu是影响 ARGs丰度的重要因素,前人研

究也得到了类似的结果
[26]

.已有研究也表明重金属

可以通过协同选择和交叉选择增加ARGs的丰度
[10]

.

重金属在环境中很难降解,可以对环境中的 ARGs

产生持续性的选择压力.亦有研究报道土壤中携带

ARGs 的细菌可以通过植物组织气孔或机械损伤转

移并存在于植物根内,随着植物的生长 ARGs 可以

到达植物叶片
[27-28]

,进而进入生物链
[29]

.蚓粪含有多

种重金属和ARGs
[1]

,如果直接施用于农田,可能存在

ARGs 沿食物链扩散的风险. 

 

图 5  蚯蚓转化过程中ARGs的消长与环境因子之间的关系 

Fig.5  Relationship between changes in ARGs and 

physicochemical properties during earthworm  

conversion 

牛粪样品中的 TN 和 TP 水平也是造成样品间

差异的部分原因,这表明动物的饲料结构可能会影

响牛粪样品的 ARGs
[30]

.pH 值变化可能会抑制微生

物的自我复制过程,从而对 ARGs 的传播产生影响,

这与前人研究相一致
[31]

.综上,蚯蚓转化牛粪虽然在

一定程度上降低了牛粪中 ARGs 的多样性和丰度,

但在处理后的蚓粪中仍有ARGs,其中包括高风险的

bla-ARGs,它们在蚯蚓养殖环境、农田环境甚至食

物链的残留和流动不容忽视. 

3  结论 

3.1  ARGs 遍布蚯蚓转化全过程,且污染最为严重

的是 sul-ARGs(sul1 和 sul2,10
-3

~10
0
),其次是 tet- 

ARGs(tetX、tetW和 tetO,10
-4

~10
0
)和 str-ARGs(strA、

strB 和 aadA,10
-1

~10
-3

),令人担心的是,一些与人类

健康密切相关的高风险 ARGs (如 blaampC、blaOXA-1

和 blaTEM-1)在蚯蚓转化过程中亦普遍存在. 

3.2  蚯蚓转化可加速牛粪中 ARGs 的削减,与未加

入蚯蚓的 CK 处理相比,加入蚯蚓的 CF 处理中

ARGs 的平均总丰度由 5.28×10
-1

copies/16S copies

削减至 4.33×10
-1

copies/16S copies,且发现蚯蚓转化

对 str-ARGs 的去除效果较佳,中浓度 Cu 处理组的

效果最优. 

3.3  不同Cu浓度胁迫下,不同类型ARGs在蚯蚓转

化过程中的消长规律存在差异,且粪污中 Cu 的残

留可导致蚯蚓转化过程中多类 ARGs 的富集,其累

积总丰度整体呈现出 CF(未添加 Cu)<T3(高浓度, 

1000mg/kg)<T1(低浓度 ,100mg/kg)<T2(中浓度 , 

500mg/kg)的趋势. 

3.4  蚯蚓转化牛粪过程中,牛粪基质理化因子的变

化对 ARGs 的消长起到了直接或间接的作用,其中

pH 值是影响 ARGs 增殖扩散的主要因子,通过明确

该过程中 ARGs变化的影响因素对于进一步优化牛

粪-蚯蚓养殖环境、削减 ARGs 丰度、抑制 ARGs

的传播有重要作用. 
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