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Pollution characteristics of antibiotic resistance genes in ecological recirculating aquaculture ponds
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Abstract：To explore the characteristics of Antibiotic resistance genes（ARGs）pollution in the ecological recirculating aquaculture ponds,
this study used metagenomic technology to detect and analyze the ARG profiles and their relationship with microbial communities and
environmental variables. The results showed that a total of 21 types and 1 092 subtypes of ARGs were detected in aquaculture ponds, and
the pond sediment was the main reservoir of ARGs. The resistance genes macB, tetA（58）, and nov showed higher relative abundances in
the pond. Multidrug and antibiotic efflux pumps were the most important types of ARGs and resistance mechanisms, respectively. There
were significant differences in microbial community composition between the water column and bottom mud of the aquaculture pond（P<
0.05）. There was a significant positive correlation between ARGs and Proteobacteria, Cyanobacteria, and Actinobacteria, indicating that
ARGs were transferred horizontally among these different bacterial groups. At the same time, microorganisms also provided favorable
conditions for the persistence and diffusion of ARGs in the aquaculture system. In addition, ammonia nitrogen, nitrite nitrogen, and nitrate
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摘 要：为探究生态循环水池塘养殖模式中抗生素抗性基因（Antibiotic resistance genes，ARGs）污染特征，本研究利用宏基因组技

术检测分析了生态循环水养殖池塘ARGs的赋存特征及其与微生物群落和环境变量的相互关系。结果显示：试验共检测出 21类

1 092种亚型ARGs，池塘底泥是ARGs的主要储存库。池塘中抗性基因macB、tetA（58）和 nov相对丰度最高，多药类和主动外排泵

是最主要的ARGs类型和耐药机制。养殖池塘水体和底泥微生物群落组成差异显著（P<0.05）。优势菌变形菌门（Proteobacteria）、

蓝细菌门（Cyanobacteria）和放线菌门（Actinobacteria）中的多种菌属与不同类型ARGs存在显著正相关性，表明ARGs在这些菌属

间具有水平转移的趋势，微生物为ARGs在系统中的持久存在和向水体扩散传播提供了有利条件。此外，氨态氮、亚硝态氮和硝

态氮是影响养殖池塘ARGs分布特征和微生物群落组成的主要环境因子。本研究确定了生态循环水养殖系统中养殖池塘ARGs
可能的背景值，并提供了生态化循环水养殖尾水具有较高ARGs传播风险的定量信息，为进一步优化升级生态循环水养殖系统、

降低ARGs污染和保护养殖环境提供了数据支持。
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我国是全世界唯一一个养殖产量超过捕捞量的

国家。据《2020中国渔业统计年鉴》显示，全国淡水

养殖面积 710.85万 hm2，养殖产量达 5 079.07万 t。水

产品不但为人们提供丰富优质的蛋白质，而且也为我

国的粮食安全提供了重要保障。为减少细菌感染的

发生和传播，水产养殖过程中常使用抗生素这一类抗

菌剂来预防或治疗水产养殖动物的细菌性疾病[1]。

然而，过量使用抗生素不但增加了水环境对耐药细菌

的选择压力，而且在水生环境中形成了耐药菌库和可

转移的抗生素抗性基因（Antibiotic resistance genes，
ARGs）[2]。Lulijwa等[3]对全世界排名前 15的主要水产

养殖国家进行了抗生素生态风险评估，结果发现有

73%的国家使用过土霉素、磺胺嘧啶和氟苯尼考等抗

生素药物，其中孟加拉国、中国和越南是水产养殖过

程中使用抗生素最多的 3个国家。最近研究数据表

明，在我国淡水养殖池塘中共监测到 44种抗生素，其

中甲氧苄啶、依诺沙星、莫能菌素、克拉霉素、罗红霉

素、红霉素检出率最高，经比较发现，在省级区域尺度

上天津和江苏地区养殖池塘抗生素残留量明显高于

其他省份，ARGs以磺胺类 sul1和 sul2以及四环素抗

性基因亚型为主[4]。由于ARGs可从水生环境转移到

陆地环境，并极有可能对人类和养殖动物健康造成不

利影响，因此近年来其作为一类新型环境污染物被广

泛关注和研究[5]。

池塘养殖是我国北方地区内陆渔业最重要的水

产养殖方式。现今我国水产养殖已经进入转型升级

的关键阶段，其中生态循环水养殖作为一种经济、高

效的渔业生产模式，成为了农业农村部主推的养殖尾

水生态化综合治理技术之一。该养殖模式主要是将

集约化养殖池塘、沉淀池和生态塘相连接，在养殖区

和净水区形成水循环，实现养殖尾水“零排放”和水资

源循环再利用[6]。池塘中的环境微生物作为食物网

的重要组成部分，在适应污染物、胁迫和环境变化等

生态功能中起着重要的作用[7]。在实际养殖过程中，

抗生素不断对养殖池塘微生物群落造成胁迫压力，从

而加速了超级耐药菌和多重耐药性抗性基因的形

成[8]。赋存在池塘中的ARGs很可能最终富集在养殖

鱼类肠道中从而产生耐药性[9]。此外，微生物也可以

通过基因突变、水平基因转移（HGT）和垂直基因转移

（VGT）的方式获得抗生素耐药性，从而影响营养物质

的生物地球化学循环和抗生素耐药分布[10]。因此，养

殖池塘已成为ARGs积累和扩散的重要场所，这将对

养殖环境及其周边区域造成潜在ARGs污染。

养殖池塘水体和底泥是 ARGs重要的汇。由于

生态循环水系统沉淀池和生态池中的 ARGs均来源

于养殖池塘，因此确定养殖池塘中ARGs赋存特征对

控制生态循环水养殖模式抗生素耐药性的传播至关

重要。为此，本研究主要以生态循环水养殖池塘为研

究对象，利用宏基因组学方法对生态循环水养殖池塘

水体和底泥的ARGs多样性进行分析，同时量化和评

价系统对养殖尾水ARGs的去除特征，探究ARGs与
微生物群落结构、环境变量的相互关系，以期明确

ARGs在生态循环水池塘养殖模式中的赋存分布及其

污染特征。

1 材料与方法

1.1 样本采集与前处理

试验于 2020年 7月在北京市农林科学院水产科

学研究所示范基地进行。如图 1所示，本试验生态循

环水养殖模式中每个养殖池塘面积约 0.67 hm2，水深

图1 生态循环水池塘养殖系统

Figure 1 Ecological recirculating aquaculture ponds system

nitrogen were major environmental factors that affected the distribution characteristics of ARGs and the composition of microbial
communities in aquaculture ponds. The results of this study determined the possible background value of ARGs in the ecological
recirculating aquaculture ponds. They also provided quantitative information that the tailwater had a high risk of ARGs transmission. The
results provided data support for the further optimization and upgrading of ecological recirculating aquaculture systems, reducing ARGs
pollution, and protecting the aquaculture environment.
Keywords：ecological recirculating aquaculture system; pond aquaculture; antibiotic resistance genes（ARGs）; microbal community;

pollution characteristics

①养殖池塘1
②养殖池塘1
③养殖池塘1
④养殖池塘1
⑤平流式沉淀池
⑥生态塘
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2.5 m，池塘底部为与水平位置呈 15°倾斜夹角的坡

面，以便于淤泥向池塘底部中心处汇集。养殖尾水经

污水管线可分批次输入到平流式沉淀池（长、宽、深分

别为 25、15、1.5 m），通过固液分离原理将养殖尾水中

的悬浮物和污泥截留在沉淀池中，沉淀后的养殖水排

入生态塘（长、宽、深分别为 60、50、2 m，主要功能为

去除养殖尾水中的含氮污染物）进行水质净化，净化

后的养殖水通过净水管线输回养殖池塘循环再利用，

整个过程实现了养殖水“零排放”。为保证数据的可

比性，所选池塘均以大口黑鲈（Micropterus salmoides）

为主要养殖鱼类，养殖密度约为 4.5万尾·hm-2，养殖

期间全程投喂蛋白含量在 45% 左右的人工配合饲

料，每日分别在早、晚各投喂 1次，投喂之后至少保持

1 h的增氧，养殖过程中禁止投放抗生素类药品。养

殖池塘于 2016年进行升级改造，将原来的土池塘进

行清淤处理，清淤出来的底泥置于池塘四周用于垫高

池塘，并使用水泥对塘口四周及底部进行硬化处理。

沉淀池和生态塘均为 2018年新建的养殖尾水净化系

统单元。同时，参考曾碧健等[11]的生态浮床原位修复

研究方法，将生态塘中生态浮床覆盖率设定在 10%
左右，并在浮床上栽种水生植物黄花鸢尾（Iris wilso⁃

nii C. H. Wright），浮床下方悬挂有利于微生物附着的

载体生物填料，另外在水中种植了沉水植物菹草

（Potamogeton crispus L.），主要目的是消减春、秋两季

养殖水中的氮、磷等营养物质。试验期间，分别采集

池塘养殖水（PW）、底泥（S）、沉淀池养殖水（ST）和生

态塘养殖净化水（EP）样本，每组采集 4个样本，总计

16个样本用于宏基因组测序。根据测序需求，将 3 L
水体样本经已灭菌的 0.22 μm水系微孔滤膜过滤，然

后将滤膜折叠存放于冻存管中-80 ℃保存；使用彼得

逊抓斗采泥器采集池塘底部淤泥，底泥经剔除杂质冷

冻干燥后称取 30 g置于密封袋中冻存。现场使用英

国 Aquaread AP-700多参数便携式水质分析仪测定

水体温度（T）、溶解氧（DO）、pH和总溶解固体（TDS）

等水质指标。取 500 mL 水样带回实验室，参照《水

和废水监测分析方法》[12]测定总氮（TN）、氨态氮

（NH+4-N）、硝态氮（NO-3-N）和亚硝态氮（NO-2-N）等环境

指标。底泥样本测定指标包括 T、pH、氧化还原电位

（ORP）、总有机碳（TOC）、全氮（TN）、全磷（TP）。具体

测定结果见表1和表2。
1.2 DNA提取与宏基因组测序

参照程森等[13]的研究方法，使用 FastDNATM Spin
Kit for Soil（MP Biomedicals 美国）提取水体和底泥样

本微生物DNA，待所有样本DNA浓度和纯度检验合

格后于干冰保存寄送至上海美吉生物医药科技有限

公司进行宏基因组测序。利用 NEXTflexTM Rapid
DNA-Seq（Bioo Scientific，美国）构建 PE 文库，使用

Hiseq Xten（Illumina，美国）进行宏基因组测序。使用

软件 fastp（https：//github.com/OpenGene/fastp，version
0.20.0）去除剪切后长度小于 50 bp、平均碱基质量低

于 20 以及含 N 碱基的 reads，保留高质量的 pair-end
reads 和 single - end reads；使 用 MEGAHIT（https：//
github.com/voutcn/megahit，version 1.1.2）对优化序列

进行拼接组装。在拼接结果中筛选≥300 bp的 contigs
作为最终的组装结果；使用 CD-HIT（http：//www.bio⁃
informatics.org/cd-hit/，version 4.6.1）对所有样品预测

出来的基因序列进行聚类（参数为 90% identity、90%
coverage），每类取最长的基因作为代表序列，构建非

冗 余 基 因 集 ；使 用 Diamond（http：//www. diamond⁃
search.org/index.php，version 0.8.35）将非冗余基因集

的氨基酸序列与 NR 数据库进行比对（BLASTP 比对

水样
Sample

PW
ST
EP

水温
T/℃
24.2a
24.5a
24.7a

溶解氧
DO/（mg·L-1）

5.57ab
4.07b
4.85b

pH
7.72a
7.52a
7.70a

总溶解固体
TDS/（mg·L-1）

397.25a
324.25a
311.50a

总氮
TN/（mg·L-1）

4.11ac
2.45bc
0.75c

氨氮
NH+4-N/（mg·L-1）

0.02bc
0.03ac
0.01c

硝态氮
NO-3-N/（mg·L-1）

2.28ac
1.46bc
0.10c

亚硝态氮
NO-2-N/（mg·L-1）

0.24ac
0.17bc
0.06c

注：不同字母表示不同单元存在显著性差异（P<0.05）。
Note：Different letters in the same column indicate significant difference between units（P<0.05）.

表1 生态循环水养殖池塘水质

Table 1 Water quality of ecological recirculating aquaculture ponds

温度
T/℃
19.5

pH
7.80

氧化还原电位
Eh/mV
-182

全氮
TN/（g·kg-1）

0.98

全磷
TP/（mg·kg-1）

0.128

表2 生态循环水养殖池塘泥样主要环境指标

Table 2 Sediment indictors of ecological recirculating
aquaculture ponds
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参数设置期望值 e-value为 1E-5），并通过 NR 库对应

的分类学信息数据库获得物种注释，然后使用物种对

应的基因丰度总和计算该物种的丰度；将它们对应的

相对丰度整合到丰度矩阵中用于下一步的微生物组

成与抗生素抗性基因关联分析。同时，将宏基因组非

冗余基因集与综合抗生素耐药性数据库（The Com⁃
prehensive Antibiotic Research Database， CARD，

https：// CARD.mcmaster.ca/）进行比对，获得基因对应

的抗生素抗性基因序列注释信息。原始数据上传至

NCBI（National Center for Biotechnology Information）
SRA（Sequence Read Archive）数 据 库（序 列 号 ：

SRP383583）。

1.3 数据统计与分析

使用 Excel 2007和上海美吉生物云平台对试验

数据进行数据处理和制图。采用 Student t 检验（Stu⁃
dent′ s test）对养殖池塘水体和底泥中不同抗生素抗

性基因类型、微生物群落组成差异特征进行差异性分

析；使用 Spearman相关性分析分析ARGs和微生物类

群与环境变量的关系。参考禹桃兵等[14]的网络分析

方法，探究ARGs与微生物类群之间的互作关系。选

取 Spearman 相关系数 r>0.9且显著性 P<0.05 作为网

络节点，构建共现网络并计算相关特征参数，包括节

点数、边数、平均路径长度、平均加权度、网络直径、图

密度和模块化等拓扑结构参数，然后利用 Gephi
v.0.9.2软件对网络进行可视化分析[15]。

2 结果与分析

2.1 养殖池塘ARGs赋存特征

为了解生态循环水养殖系统ARGs总体特征，首

先对系统中养殖池（PW）、沉淀池（ST）和生态塘（EP）
水体 ARGs类型差异特征进行分析。宏基因组测序

结果显示，整个养殖系统共监测出 21类 1 092种亚型

ARGs，其中多药类（34.7%）、四环素类（12.2%）和大

环内酯类（9.4%）是相对丰度最高的 3类ARGs。如图

2a所示，沉淀池、生态塘与养殖池塘水中ARGs类型

无差异，说明生态循环水养殖系统中的ARGs均来源

于养殖池塘水体。从图 2b可以看出，系统仅对大环

内酯类（MLS）的 oleC亚型基因有显著去除作用（P<
0.05），说明生态循环水养殖系统对ARGs污染物去除

效果甚微。上述研究结果表明，赋存在养殖池塘中的

ARGs是生态循环水养殖系统的 ARGs污染源，并对

整个养殖系统具有较高水平的 ARGs传播风险。如

图 2c所示，养殖池塘水体和底泥的ARGs相对丰度具

有明显差异。除磺胺类外，其他主要ARGs在池塘底

泥中的赋存量显著高于水体（P<0.05）。从图 2d 可

知，池塘中macB、tetA（58）和novA相对丰度最高；水体

中的msbA、otr（A）、tetA（58）、novA和 TaeA抗性基因丰

度显著高于池塘底泥（P<0.05）；而相比于水体，池塘底

泥中主要显著富集的ARGs亚型包括 cpxA、evgS、carA、

MexW、smeS、optrA和 bcrA。此外，主动外排泵、靶位保

护和靶点改变是ARGs的主要耐药机制（表3）。

2.2 养殖池塘微生物群落组成及与环境变量的相关性

宏基因组高通量测序结果表明，在门水平下（图

3a），养殖池塘水体中主要门类（相对丰度>5%）包括

变形菌门（Proteobacteria，17.4%），蓝细菌门（Cyano⁃
bacteria，7.9%）和浮霉菌门（Planctomycetes，5.9%）等，

且蓝细菌门微生物相对丰度显著高于池塘底泥（P<
0.05）；而池塘底泥中主要显著富集了变形菌门（Pro⁃
teobacteria，30.3%），酸杆菌门（Acidobacteria，9.6%）和

放线菌门（Actinobacteria，8.7%）等门类微生物。在属

水平上（图 3b），丰度前 50的物种主要划分为 6类，包

括Acidobacteria（1种）、Actinobacteria（13种）、Actino⁃
bacteria_d_bacteria（8 种）、拟杆菌门 [Bacteroidetes（1
种）]、Cyanobacteria（6种）和Proteobacteria（21种）。从

热图（图 3b）可以看出，池塘水体与底泥中的菌群差

异较大，池塘中蓝细菌（Cyanobium）、聚球蓝细菌

（Synechococcus）、微囊藻蓝细菌（Microcystis）和分枝杆

菌（Mycobacterium）等菌类相对丰度较高；而底泥中以

慢生根瘤菌（Bradyrhizobium）、冷杆菌（Cryobacterium）

和生丝微菌（Hyphomicrobium）为优势菌属。

微生物群落组成与环境因子相关性如图 4 所

示。其中，Actinobacteria_d_bacteria 与 pH、NH+4-N和

NO-2-N呈显著正相关关系，而与 TN呈极显著负相关

性（P<0.05）；Cyanobacteria 与 TN 呈极显著正相关关

系（P<0.001），而与NH+4-N和NO-2-N呈极显著负相关

抗生素耐药机制
Antibiotic resistance mechanism

主动外排泵
Antibiotic efflux pump

靶位保护
Antibiotic target protection

靶点改变
Antibiotic target alteration

主要抗生素抗性基因
Major ARGs

mtrA、baeS、cpxA、evgS、arlR、MexW、
smeS、efrA、msbA、macB、lmrD、oleC、

tetA（58）、bcrA、novA、TaeA

carA、optrA、tetB（P）

rpoB2

表3 主要ARGs耐药性机制

Table 3 Antibiotic resistance mechanism for major ARGs
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关系（P<0.001）；Proteobacteria 与 TDS 呈极显著负相

关性（P<0.001）；Planctomycetes 与 DO 呈极显著正相

关性（P<0.001）。由此可见，环境因子对池塘微生物

物种的分布和组成具有显著影响。

（a）ARGs维恩图；（b）沉淀池和生态塘对养殖尾水ARGs的去除效果；（c）养殖池塘水体和底泥ARGs类型差异特征；（d）养殖池塘水体和底泥主要
ARGs亚型（前20）的丰度差异特征。*P<0.05，**P<0.01，***P<0.001。下同。

（a）Venn diagram of ARGs；（b）Removal effect of ARGs in tailwater by sedimentation tank and ecological pond；（c）Different types of ARGs in pond water
and sediment；（d）Abundance differences of major ARGs subtypes（top 20）in pond water and sediment.

*P<0.05，**P<0.01，***P<0.001. The same below.
图2 养殖池塘环境中ARGs组成和分布特征

Figure 2 Composition and distribution characteristics of ARGs in aquaculture ponds
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2.3 养殖池塘ARGs与环境变量、微生物群落的相关性

如图 5所示，除 rpoB2外，大部分多药类ARGs与
NH+4-N 和 NO-2-N 呈极显著负相关关系（P<0.001），

而与 TN 呈正相关关系；MLS 类抗性基因 macB与

图3 养殖池塘水体和底泥中优势微生物组成与分布特征

Figure 3 Composition and distribution characteristics of dominant microbes in pond water and sediment
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NH+4-N、NO-3-N和NO-2-N呈强负相关关系（r=-0.8）；

tetA（58）、novA均与 NO-3-N 呈极显著负相关性（P<

0.001，图 5）。上述结果说明NH+4-N、NO-3-N和NO-2-N
是影响养殖池塘ARGs分布的主要环境因子。此外，

利用共现模式网络分析相关性可追踪池塘环境中

ARGs的潜在宿主。结果表明（表 4和图 6），在养殖池

塘水体中有 33个菌属与 17个ARGs存在极显著相关

性（P<0.01），而在池塘底泥中，有 12 个菌属与 21 个

ARGs存在显著相关性（P<0.05）。蓝细菌门、变形菌

门和放线菌门等优势菌门中多个菌属种类与多种

ARGs 表现出较强相关性，说明它们可能是池塘中

ARGs的潜在宿主，可对ARGs的传播起到重要作用，

且不同菌属间具有抗性基因水平转移过程的趋势。

3 讨论

近年来，宏基因组测序技术提供了比传统微生物

学方法更有洞察力的信息，已成功应用于识别各种环

境中 ARGs分布特征和评估抗性基因诱发的生态风

险[16]。本研究利用宏基因组测序技术监测到生态循

图4 池塘微生物组成与环境变量的Heatmap相关性分析

Figure 4 Heatmap correlation analysis between environmental
factors and microbes at the phylum level

图5 养殖池塘水体ARGs与环境变量的Heatmap相关性分析

Figure 5 Heatmap correlation analysis between ARGs and microbes in the pond

网络指标
Property

PW
S

节点数
Number of nodes

50
33

边数
Number of edges

119
145

平均路径长度
Average path length

1.61
1.60

平均加权度
Average degree

4.76
8.79

网络直径
Network diameter

2
2

图密度
Graph density

0.097
0.275

模块化
Modularity

0.340
0.067

表4 网络拓扑结构参数

Table 4 Topological properties of network

647



农业环境科学学报 第42卷第3期

环水养殖池塘水体和底泥中富集了 21类 1 092种亚

型ARGs。相比于传统的抗性基因 qPCR定量监测方

法[17]，应用宏基因组技术能探索到更为丰富的ARGs
类型，从而揭示ARGs真正的多样性及其耐药机制生

态作用[18]。本研究结果显示，养殖池塘底泥是ARGs
的主要储存库（图 2a）。有研究表明，养殖鱼类排泄

物会增加池塘底泥ARGs的富集[19]。ARGs可以长期

在养殖池塘水体和底泥中赋存，为耐药菌株的出现和

图6 基于共现模式网络分析ARGs和优势菌属的相关性

Figure 6 Relationship between ARGs and dominate genera via co-occurrence network analysis

红线代表显著性正相关关系，绿线代表显著性负相关关系。
The red line and green line represent a significant positive or negative relationship，respectively.
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选择提供了理想的条件，并诱导了ARGs从水产养殖

业向陆地畜牧业和人类居住环境水平转移[20]，从而使

养殖池塘成为重要的抗性基因库并对周围生态系统

以及人类健康构成潜在威胁[21]。

ARGs是细菌体内产生耐药性的根源[22]。本研究

中，多药类 ARGs具有最高的相对丰度，其次是四环

素类和大环内酯类。研究发现，在所有被测序的细菌

基因组中都发现了编码多药转运蛋白的基因。多药

转运蛋白直接或局部受到转录因子的调控，通过氢键

的静电相互作用能够容纳不同类型药物化合物[23]。

本研究中，多药类、四环素类、大环内酯类大部分的

ARGs均可通过主动外排机制泵出细胞（表 3），细菌

通过增强多药外排泵基因的表达从而产生耐药性[24]。

此外，本研究中另一个主要耐药机制是靶位保护机

制。靶位保护是由抗性蛋白与抗生素靶位相互作用

介导对抗生素产生耐药性，其作用方式主要有 3种。

例如，本研究中四环素类 tetB抗性机制属于Ⅰ型靶位

保护（表 3），即直接在空间上覆盖抗生素的作用靶

点，将药物移除；而Ⅱ型和Ⅲ型靶位保护是将靶位构

象改变，间接移除抗生素或诱导靶位构象改变，靶位

保护蛋白可以通过阻断核糖体的易位来抑制细菌蛋

白质的合成[25]。

研究发现，抗性基因 carA、macB、bcrA、taeA、tetA

和 oleC是海洋生态系统中沉积物中的高丰度抗性基

因[26]，本研究结果与其类似。其中，大环内酯类抗性

基因macB、四环素类 tetA（58）和氨基糖苷类 novA在

养殖池塘水体和底泥中相对丰度最高（图 2b）。在临

床及畜牧水产中大环内酯类抗生素被广泛使用[27]。

不同于其他结构特征的 ABC（ATP-binding cassette）
转运蛋白，大环内酯类macB转运蛋白主要通过机械

传输方式驱动抗生素外排，从 TolC蛋白管道出口将

毒素从周质空间输出[28]。四环素类是水产养殖生态

系统中污染最严重的抗性基因之一，对水生生物具有

毒性作用[29]。研究表明，抗性基因 tetA也是我国珠江

三角洲地区鱼-鸭综合养殖模式养殖池塘水体和底

泥中ARGs的主要贡献者[30]。然而，尽管最近国家出

台了水产养殖业限用、禁用抗生素一类抗菌剂的相关

法令法规，但四环素类、大环内酯类、氨基糖苷类和磺

胺类等抗生素是过往水产养殖过程中常用的抗生素

类型[8]，残留在水体环境中的抗生素诱导细菌产生的

ARGs有可能在细菌间水平转移（图 6），且其在养殖

池塘水体和底泥中大量赋存会对生态循环水养殖系

统产生不利影响。

微生物群落作为ARGs的宿主载体和传播者，对

ARGs的分布及丰度变化具有重要影响[31]。共现模式

网络分析（图 6）结果表明，池塘中蓝细菌门、变形菌

门和放线菌门微生物与ARGs之间存在显著相关性，

说明细菌组成显著影响ARGs多样性和分布，且这些

菌属可能是 ARGs的潜在宿主。蓝细菌门是养殖池

塘水体优势微生物，以聚球蓝细菌、微囊藻和浮丝藻

（Planktothrix）为优势属（图3）。池塘水体中的蓝细菌

（又称蓝藻）是池塘初级生产力的主要贡献者之一，在

光合作用、碳循环及食物链中扮演着举足轻重的角

色[32]。本研究结果表明，养殖高峰季节集约化养殖池

塘水体 TN浓度处于高位运行状态（表 1），且 TN浓度

与蓝细菌丰度呈显著正相关关系（图 4），为蓝藻大量

增殖提供了充足的营养条件，因此养殖池塘水体中富

集了高丰度的藻华指示物种（微囊藻和浮丝藻），这些

物种可能会对池塘养殖鱼类产生藻毒素危害效应[33]。

此外，蓝细菌Cyanobium、Planktothrix和 Synechococcus

均与多药类抗性基因 efrA、evgS、msbA、arlR和 baeS呈

显著正相关关系（图 6a），且大部分多药类 ARGs 与
TN浓度亦呈显著强正相关关系（图 5），说明在富营养

化水体中蓝细菌与多药耐药性关系十分密切。前人

研究证实，蓝细菌能够产生对脊椎动物、无脊椎动物、

植物、微藻、真菌、细菌、病毒和细胞系具有天然多药

逆转活性的次生代谢产物从而抑制抗生素毒性效

应[34]。变形菌门是水产养殖池塘水体和底泥中重要

的微生物类群，也是最常见的ARGs宿主[35]。本研究

结果表明，养殖池塘水体和底泥中变形菌门微生物与

多药类ARGs具有显著正相关性（图 6）。研究发现，

在许多变形菌门微生物中普遍存在一个保守的多药

外排泵基因 PACE（Proteobacterial antimicrobial com⁃
pound efflux）家族，其在变形菌门细菌抗菌化合物外

排中发挥了重要作用[36]，如在本研究中慢生根瘤菌是

池塘底泥变形菌门优势菌属。最近研究证实了慢生

根瘤菌可通过细菌外排泵作用减少细胞内抗生素水

平[37]。酸杆菌门和放线菌门微生物是本研究池塘底

泥中的主要类群（图 3a）。李云莉等[38]的研究同样发

现酸杆菌门和放线菌门也是我国沿海典型水产养殖

池塘底泥中的主要抗生素耐药菌，并指出不同抗生素

使用类型、养殖模式、养殖品种以及区域气候环境均

可显著改变池塘底泥细菌结构。此外，池塘底泥中放

线菌门与多药类和四环素类抗性基因呈显著正相关

（图 6b），说明放线菌门微生物也具有广泛的多药抗

菌素耐药性[39]。
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虽然生态化循环水养殖模式在水产养殖尾水处

理上具有节水、减排作用，但养殖池塘环境高风险

ARGs污染问题仍十分突出，养殖中存在的 ARGs可
能对渔场工人、附近村民和消费者的健康以及周围生

态系统构成威胁。因此，需在该养殖模式基础上继续

改进，加入有效去除抗生素污染处理模块来控制养殖

池塘中ARGs污染问题。

4 结论

（1）在生态循环水养殖模式养殖池塘中共监测到

21类抗生素抗性基因（ARGs）。其中，多药类、四环素

类和大环内脂类ARGs的相对丰度较高。主动外排泵

是养殖池塘中最主要的耐药机制，并存在多种耐药机

制并存的污染特点。

（2）变形菌门是养殖池塘水体和底泥中的优势

菌，养殖池塘水体和底泥微生物群落组成差异明显。

微生物菌群作为ARGs的潜在宿主，促进了养殖系统

内ARGs的传播和扩散，且不同菌属间存在ARGs水
平转移趋势。

（3）生态循环水养殖池塘系统具有高水平ARGs
污染特征，因此需在现有生态循环水养殖模式设施模

块上增加抗生素去除或降解处理工艺，进而降低

ARGs污染和向周围环境的传播风险。
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