
随着工业化进程的快速发展，越来越多的污染

物进入到环境中，造成土壤、地表水和地下水污染日

趋严重，抗生素在养殖业和医疗行业的大量不规范

使用给生态环境和人类健康构成长期潜在的威胁，

由此造成的环境污染及其生态毒理效应已成为全球

面临的重大问题[1]，其中以抗生素在畜禽养殖业的滥
用导致的环境污染问题尤为突出，已成为当前国际

上的研究热点之一[2]。
我国是抗生素使用大国，其重要应用领域之一是

摘 要：抗生素在畜禽养殖业的大量使用造成抗生素抗性基因（ARGs）污染日益严重。动物体内诱导出的抗性菌株随粪便排出后，
通过基因水平转移进入土壤进而污染土壤和地下水环境。堆肥作为一种将粪便资源化的优良传统方法，能否有效去除畜禽粪便中

的 ARGs而防止环境污染值得探讨。通过总结畜禽粪便 ARGs污染现状，粪便堆肥过程中微生物群落结构变化与影响微生物变化
的因素以及堆肥可能对粪便中 ARGs造成的影响，提出将堆肥作为去除畜禽粪便中 ARGs的一种有效手段，利用堆肥产生的高温
去除抗性菌株和抗性质粒等，并且考虑加入能直接灭杀肠道微生物的化学抑制剂（如石灰氮、胺类、吲哚等），实现降低畜禽粪便

ARGs丰度的可能。据此强调开展畜禽粪便中 ARGs研究的必要性，认为将堆肥和 ARGs研究结合起来，可以有效地降低这种新型
污染物的污染水平。

关键词：抗生素抗性基因（ARGs）；畜禽养殖业；粪便；堆肥；化学抑制剂
中图分类号：X713 文献标志码：A 文章编号：1672-2043（2014）12-2281-07 doi:10.11654/jaes.2014.12.001

畜禽粪便中抗生素抗性基因（ARGs）
污染问题及环境调控

邹 威，罗 义，周启星 *

（南开大学环境科学与工程学院，环境污染过程与基准教育部重点实验室/天津市城市生态环境修复与污染防治重点实验室，天津
300071）

Pollution and Environmental Regulation of Antibiotic Resistance Genes（ARGs）in Livestock Manure
ZOU Wei, LUO Yi, ZHOU Qi-xing*

（Key Laboratory of Pollution Processes and Environmental Criteria, Ministry of Education/ Tianjin Key Laboratory of Environmental Re原
mediation and Pollution Control, College of Environmental Science and Engineering, Nankai University, Tianjin 300071, China）
Abstract：There are increasing concerns about contamination of antibiotic resistance genes（ARGs）due to extensive uses of antibiotics in
livestock and poultry breeding industries. After having induced in animal guts, antibiotic resistance bacteria are excreted via feces and then
enter into soil environment through horizontal gene transfers, thus increasing the risk of ARGs propagation in soil and groundwater. It is un原
known whether composting, a traditional method for utilization of animal wastes, could eliminate ARGs. This article summarized the current
pollution situation of ARGs in livestock manure, and reviewed the changes of microbial community structure and their influencing factors
and the dynamics of ARGs during composting. It is recommended that composting could be used as an effective way to reduce ARGs. During
composting, high temperature could effectively kill antibiotic resistance bacteria and plasmids. Also chemical inhibitors such as lime nitro原
gen, amine and benzopyrrole could directly diminish enteric microorganisms, thus decreasing the abundance of ARGs. It is necessary to car原
ry out a comprehensive research on ARGs removal through composting to mitigate the propagation of ARGs in the environment.
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图 1 畜禽养殖业 ARGs在环境中潜在的传播途径及生物效应
Figure 1 Potential transports and biological effects of antibiotic

resistance genes from livestock breeding in environment
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畜禽养殖。据统计，每年有超过 8000 t的抗生素投入
畜禽养殖业中用于动物的催速生长和疾病治疗[3]。研
究表明，只有少量抗生素参与动物的新陈代谢而被有

效利用，大部分抗生素及其在动物体内诱导出的抗生

素抗性基因（ARGs）随着动物尿液和粪便直接排出
体外[4-7]，这些不经任何处理并残留有抗生素的粪便作
为有机肥施入农田，将会对土壤环境中微生物的耐药

性产生压力，再次诱导出抗生素抗性基因，造成严重

的环境污染和生态毒性[8]。本文总结了畜禽养殖粪便
中抗生素抗性基因污染现状以及土壤环境中抗生素

抗性基因的污染水平，并指出可以对畜禽粪便进行堆

肥处理，通过添加抑制剂或者嗜热菌剂等途径改善堆

肥条件来尽可能防止抗生素抗性基因进入土壤环境，

以降低抗生素抗性基因这种新型环境污染物的污染

水平。

1 ARGs的传播和扩散
兽用抗生素在畜禽养殖业中的长期滥用，在养殖

动物肠道内诱导出抗性菌株，畜禽粪便中这些含有

ARGs的抗性菌株是土壤和地下水中 ARGs的最重要
来源之一，大量畜禽粪便的排放会直接导致 ARGs的
面源污染[9]。图 1为畜禽养殖业 ARGs在环境中潜在
的传播途径及生物效应。

研究表明，畜禽粪便施肥是 ARGs进入土壤环境

的主要方式[10]。Jensen等[11]研究了动物粪肥使用前后
土壤中假单胞菌（Pseudomonas spp，革兰氏阴性菌）和
蜡状芽孢杆菌（Bacillus cereus，革兰氏阳性菌）抗性水
平的变化，结果表明，动物粪肥对土壤中的抗性细菌

具有选择性压力，畜禽粪便施肥是耐药微生物及

ARGs进入土壤环境的主要途径。进一步的研究发现
ARGs不仅能在动物肠道的菌株间传播，还能整合到
一些可移动基因元件上（如质粒、转座子、整合子等），

进入土壤环境后还能够在土壤土著细菌与其他微生

物之间传播扩散 [12]。在选择性压力条件下，携带有
ARGs的病原微生物通过基因水平转移作用在各种
土著微生物之间进行传播[13-14]。通过这种基因横向转
移，ARGs可以在土壤、地下水等环境介质中迁移、转
化，并且这种获得 ARGs的土著微生物由于适应性
强，很容易大量繁殖成为抗性基因的储存库[15]。更重
要的是，食用产品中的 ARGs和土壤中的抗性质粒极
有可能伴随食物链进入人体[6]，增加人体的抗生素耐
药性[10，16]。由于基因污染特殊，具有遗传性，很难控制
和消除，一旦传播开来将对人类健康和生态系统造成

长期、不可逆的危害。因此，应当严格重视畜禽粪便中

ARGs进入环境中造成的环境污染问题和进入人体
造成的潜在威胁[17]。

2 ARGs的污染现状
ARGs污染逐步的全球化，畜禽养殖粪便中频繁

检测出各种 ARGs[18-21]，美国和其他一些亚洲国家等
发表了各种关于 ARGs的研究。众多学者研究发现，
在检测出来的 ARGs种类中，四环素类抗性基因和磺
胺类抗性基因是畜禽养殖业中最常见的两类，喹诺酮

类抗性基因并不多见，但也有检出。日本学者研究养

殖农场附近粪便沉积物，四环素类抗性基因被频繁检

出，而且经调查该养殖场最常用的抗生素就是四环素

类 [22]；Zhang 等[23]在美国牛粪收集池检测出四环素类
抗性基因和磺胺类抗性基因，发现基因丰度最高的是

sul2，达到 6.3伊10-1拷贝数/（16s-rRNA 拷贝数）；Joy
等[24]检测猪粪中金霉素、泰乐霉素和其对应的 ARGs，
检出到 tet和 erm，并发现 tet随着金霉素的降解逐渐
消失，erm则不会因泰乐霉素的降解而减少。

为了治疗动物疾病和加速动物生长，畜禽养殖业

滥用各种抗生素[25-28]，导致诱导出大量抗性菌株，排粪
和排尿等畜牧活动使动物体内的抗性菌株扩散进入

环境，并将其携带的抗性基因传播给环境微生物[29-30]，
导致如今 ARGs面源污染相当严重。尽管ARGs在环
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境中的迁移转化和归趋等环境行为尚不明确，但畜

禽粪便排放作为 ARGs污染的主要来源之一，其附近
水和土壤环境介质中检测出大量 ARGs与此密不可
分[31]。Chee-Sanford[9]采用 PCR-DGGE和序列分析技
术在养猪场附近的化粪池和地下水样中发现了 8种
编码抗性的四环素抗性基因分别为 tet（O）、tet（Q）、tet
（w）、tet（M）、tetB（P）、tet（S）、tet（T）和 otr（A）；闫书海
等[32]在部分养殖场畜禽粪便和排放废水中也检测到
四环素类抗性基因和磺胺类抗性基因的存在。类似这

方面的发现[33-34]均表明畜禽粪便的不合理排放及处理
会造成周边水和土壤环境严重的 ARGs污染问题。

我国是一个农业大国，畜禽养殖业逐步由分散式

向集约化养殖方式转变，在经济利益的诱惑下，抗生

素滥用情况比其他各国更为严重，因此畜禽粪便造成

的 ARGs 污染问题也更为突出 [35]。Akinbowale [36]和
Srinivasan等[37]国外科学家利用分子生物学技术PCR在
养殖场粪便和周边土壤中检测到抗性基因的存在后，

我国学者同样意识到畜禽粪便排放导致 ARGs污染
环境的严重性。Ji等[38]在上海地区养猪场、养鸟场和
养牛场畜禽粪便及周围土壤中均检测到八类抗性基

因，证明畜禽粪便 ARGs污染与土壤污染有明显关
系，并分析得出大部分 ARGs浓度与其对应的抗生素
含量有微弱的正相关关系；Cheng等[39]通过研究我国
东部的畜牧农场，证实了四环素类抗性基因和磺胺类

抗性基因的存在；Wu等[40]分析北京、天津及浙江嘉兴
三地的猪饲养场周边土壤发现了 15种四环素类抗性
基因的存在；在我国南方地区，邹世春等[41]在珠海某
养殖场周边土壤检测到多种四环素类抗性基因。这些

研究结果表明，畜禽粪便 ARGs污染造成的土壤问题
越来越普遍，采取应对措施刻不容缓。

ARGs相对丰度是判定 ARGs 污染程度、评价
ARGs污染水平的重要指标。有学者通过对上海一些
动物粪便的研究，检测到磺胺类抗性基因（sul1，sul2，
sul3）的相对丰度变化范围为 10-5~10-2拷贝数/（16s-
rRNA拷贝数）[38]；在美国，Munir[42]利用定量 PCR技术
测定出美国密歇根州的畜牧农场粪便中 tet（W）的相
对丰度为 10-3~10-2拷贝数/（16s-rRNA拷贝数），sul1
的相对丰度则保持在 10-6~10-5拷贝数/（16s-rRNA拷
贝数）。Wu等[40]在我国三个养殖场附近土壤中检测到
15种四环素类抗性基因，并重点定量检测出 tet（M）、
tet（O）、tet（Q）、tet（W）四种 ARGs的相对丰度为 10-4~
10-2拷贝数/（16s-rRNA拷贝数），结果发现周边土壤
与畜禽粪便中 ARGs的种类和丰度都相差不大。

养殖对象不同，养殖场粪便中含有的 ARGs丰度
也不同。2011年有学者[42]发现美国牛粪中 sul基因的
相对丰度接近 10-6~10-5拷贝数/（16s-rRNA拷贝数），
与 Cheng等[39]发现猪和羊粪便中 sul基因的相对丰度
为 3.26伊10-4~2.81伊10-3拷贝数/（16s-rRNA拷贝数）有
一定差距，而且在 Cheng的研究中发现鸡粪和鸭粪中
sul基因的相对丰度显著变化范围为 1.09伊10-2~1.32伊
10-1拷贝数/（16s-rRNA拷贝数）。从以上数据可以看
出，虽然不同畜禽粪便中 ARGs的相对丰度相差较
大，但总体维持在一个较高的水平[43]，应该予以重视。

3 畜禽粪便堆肥及 ARGs污染水平变化
堆肥是处理各种废弃物使之无害化和资源化的

一种有效途径，利用堆肥去除畜禽粪便中有害污染物

也能起到一定的效果。基因是具有遗传效应的 DNA
片段，抗性基因的直接载体是微生物，堆肥中微生物

群落结构属于动态变化的过程，优势菌群会逐渐取代

弱势菌群占据支配地位[44]。Tang等[45]利用醌类图谱分
析技术发现牛粪堆肥后微生物群落结构变得更加复

杂。此外，早些年前就有学者发现在高温阶段嗜热细

菌逐渐在微生物种群中占据明显的主导地位，在堆肥

后期更有放线菌的出现[46]。
堆肥过程中微生物群落结构发生变化，携带有

ARGs的菌群也会随之变化。抗性基因在传播过程中
虽然可以通过基因水平转移来传播扩散，但得到载体

的基因原件，如抗性质粒不能承受很高的温度，故在

堆肥高温阶段可以有效去除[47]。Selvam等[47]研究发现
在猪粪堆肥高温阶段主要携带抗性基因的大肠杆菌

不能承受高温而死亡，随后微生物群落会有短暂的恢

复，在起始阶段的 0、1、3、7 d微生物多样性有一定区
别，但总体上堆肥前后微生物多样性增强，加入额外

抗生素在一定程度上影响优势菌群的变化，而且堆肥

过后抗性基因的绝对丰度变低。为了在堆肥过程中有

效地降低 ARGs的丰度，需要重点研究堆肥过程中抗
性微生物的变化和影响微生物群落结构变化的因素。

在实际堆肥生产中，一般会选择添加调理剂来调

节堆肥效果，例如锯末、稻草、秸秆、蘑菇渣、泥炭、沸

石、过磷酸钙等，其中锯末、稻草、秸秆等由于具有高

的含碳量，在好氧堆肥特别是鸡粪堆肥中应用最为广

泛[49]。好的调理剂不仅能延长高温持续时间，提高堆
肥效果，还直接影响堆体温度，提高微生物群落结构

的多样性。黄懿梅等[50]在进行鸡粪和锯末混合堆肥时
发现，泥炭、沸石、过磷酸钙对 pH值和堆体温度都有

邹 威，等：畜禽粪便中抗生素抗性基因（ARGs）污染问题及环境调控 2283
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表 1 典型畜禽粪便堆肥前后 tet基因和 sul基因相对丰度
Table 1 Relative abundance of tetracycline resistance genes and

sulfonamide resistance genes in typical feces before and
after composting

项目
tet基因[拷贝数/

（16s-rRNA拷贝数）]
sul基因[拷贝数/

（16s-rRNA拷贝数）]
猪粪堆肥前[39-40] 10-4~10-2 10-3~10-2

牛粪堆肥前[42] 10-3~10-1 10-6~10-4

鸡粪堆肥前[38-39] 10-5~10-2 10-2~10-1

堆肥后 10-10~0 10-10~0
注：表中数字表示基因丰度的数量级。

影响，同时添加过磷酸钙有利于堆体温度的提高，延

长高温期持续时间，促进有机物分解从而改善堆肥的

品质；Liu等[51]研究发现，在鸡粪堆肥过程中加入生物
炭作为调理剂，不仅可以缩短到达高温所需要的时间

（3 d），还能延长高温（56 益）持续的时间。除此廉价常
见的调理剂之外，石灰氮对肠菌和杆菌的抑制作用也

一直倍受重视，石灰氮不仅是良好的杀菌剂，还是一

种高效土壤肥料。Simujide等[52]在为期 63 d的常温粪
便堆肥过程中加入不同浓度的石灰氮，发现加入石灰

氮对蛋白水解细菌和脂肪水解细菌等有不同程度的

影响，对微生物活性起到了促进和抑制的双重作用；

李玉等[53]基于石灰氮的作用机制，研究发现添加石灰
氮对于堆肥中粪肠球菌有良好的灭杀效果，但石灰氮

会推迟高温阶段起始的时间。

畜禽粪便中肠杆菌和肠球菌浓度高[54]，动物肠道
内携带有抗性基因的这两类菌株是堆肥过程中需要

重点去除的对象。温度是堆肥过程中灭杀病原微生物

的重要因素，堆肥中添加微生物菌剂（以嗜热菌剂为

代表）能显著提高堆体温度，影响微生物群落结构[55]。
2006年胡菊等[56]对鸡粪堆肥接种 VT菌剂，发现接种
VT菌剂堆肥比不接种堆肥的高温维持时间长，细菌
和放线菌数量多，但对真菌数量的影响不大；接种 VT
菌剂堆肥比不接种堆肥的纤维素酶和脲酶活性高，大

肠杆菌群数及植物毒性比不接种情况下降低的幅度

大。Wakase等[57]也通过调查发现粪便堆肥接种微生
物添加剂时物种多样性明显较不接种时改善许多。同

样有报道指出通过对畜禽粪便分别接种不同菌剂，虽

然对堆肥效果影响程度有区别，但都能提高堆体平均

温度，延长高温持续时间[58]。接种菌剂后堆肥温度明
显提高，高温持续时间明显延长，能更有效地灭杀抗

性微生物，同时丰富微生物群落结构，促使肠道菌逐

步被其他微生物优势菌种取代，有可能有效促进

ARGs污染水平的降低。
堆肥可以明显降低粪便中抗生素浓度，但关于

ARGs能否利用堆肥去除的研究不多，只有极少数研
究证明堆肥对抗性基因有一定影响。Chen等[59]发现
猪粪便中含有的 erm基因在样品堆肥后有降低，虽然
总体 ARGs丰度变化并未详细研究，但给我们提供了
降低 ARGs丰度的理论参考；Selvam等[60]通过实验探
讨堆肥对抗性基因的影响，发现猪粪中四环素类抗性

基因 [如 tet（Q），tet（W），tet（C），tet（G），tet（Z），tet
（Y）]、磺胺类抗性基因（sul1，sul2，dfrA1 和 dfrA7）和
喹诺酮类抗性基因[gyr（A）和 par（C）]经过 28~42 d的

堆肥后，在总的 16s-rDNA中所占的比例明显减少，
虽未检测基因绝对丰度是否变化，但拷贝比例分别占

总 16s-rDNA 拷贝数 10.28%和 1.91%的四环素类抗
性基因和磺胺类抗性基因的相对丰度降低明显，去除

率很高，只有喹诺酮中的 par（C）还有部分残留。上述
研究表明，堆肥极有可能是去除 ARGs的一种有效方
法。

在粪便中不仅存在着携带有抗性基因的抗性细

菌，还包含作为抗性基因载体的抗性质粒[48，61-63]。要降
低抗性基因的丰度，不仅要灭杀抗性微生物，也要利

用堆肥过程的高温除去抗性质粒。研究表明，在堆肥

高温超过 50 益情况下，鸡粪中携带有抗性基因的质
粒元件 RP4、pIE723及其大肠杆菌寄主均不能存活，
说明堆肥在灭杀病原微生物的同时也有能力除去携

带有抗性基因的抗性质粒。

堆肥前畜禽粪便中 ARGs丰度一般较高，就已知
的一些研究结果看，鸡粪中磺胺类抗性基因丰度比猪

粪和牛粪中略高，数量级一般保持在 10-2~10-1拷贝
数/（16s-rRNA拷贝数）；四环素类抗性基因丰度则以
牛粪中居高，数量级保持在 10-3~10-1拷贝数/（16s-
rRNA拷贝数）。根据堆肥过程中微生物群落结构和抗
性质粒数量的变化，堆肥后 ARGs丰度应该会大幅度
降低甚至接近于零。粪便堆肥前后 tet基因和 sul基
因相对丰度预期结果如表 1。
4 认识与展望

目前，大部分畜禽粪便不经过堆肥处理直接用于

农作物的各种土地施肥，抗生素抗性基因（ARGs）很
有可能通过土壤环境进入农作物，甚至通过食物链进

入人体，威胁人类的健康和安全。然而巨大的经济效

益使养殖业越发兴盛，一时间难以形成遏制形势，大

规模的养殖产生越来越多的粪便，抗生素本身是动物
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预防疾病必须使用的，不可能被禁用，因而很难通过

从源头控制抗生素的使用来消除 ARGs污染问题，可
以考虑在 ARGs传播过程中采取有效措施进行防治
和消除。

堆肥不仅能够让畜禽粪便资源合理化利用，还能

利用堆肥产生的高温有效去除 ARGs，并迅速降解粪
便中残留的抗生素，防止堆肥过程中抗性基因的再次

诱导，降低畜禽粪便中 ARGs对生态环境的危害性；
另外，根据多种灭菌原理，在堆肥过程后期可掺入化

学消毒剂，如胺类、吲哚等对残留的肠道微生物进行

清除，作为去除 ARGs的一种有效手段。
为了尽量保证堆肥后粪便的有效性，影响堆肥效

果的因素，如含水率、C/N比和 pH都必须控制在一定
范围内。因此，可以广泛开展堆肥过程可调节因素对

ARGs丰度动态变化的影响研究，深入分析畜禽粪便
堆肥过程中抗生素抗性基因的动态归趋，寻求既能满

足堆肥肥效，又能较好地降低 ARGs 丰度的堆肥条
件。这样，通过堆肥不仅能够延续畜禽粪便资源利用

的优良传统，还可以为控制畜禽粪便 ARGs污染水
平、保护土壤环境提供一种有效途径。
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