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Abstract：This study investigated the changes in tetracycline resistance genes（TRGs）in thermophilic anaerobic digestion with different
substrate concentrations of 100%, 75%, 50%, and 25%, and the changes in TRGs, physical and chemical factors, and microbial
communities and their relationships were analyzed. The results showed that the biogas production rates were similar among four treatments,
and the total biogas yields increased from 358.83 mL·g-1·d-1 to 400.89 mL·g-1·d-1 as substrate concentration decreased from 100% to
25%. After anaerobic digestion, the relative abundances of tetO, tetQ, and tetT decreased by 1.04%~87.06%, whereas those of tetC, tetG,
tetW, and tetX increased by 1.32~34.99 times. Compared with 100% substrate concentration, relatively lower substrate concentrations had
the higher relative abundances of target genes after anaerobic digestion, such as tetC, tetG, tetO, tetX, and intⅠ1. Differences in microbial
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摘 要：为了探究不同原料浓度厌氧消化体系中四环素类抗性基因（Tetracycline resistance genes，TRGs）的变化，设置牛粪原料浓

度为 100%、75%、50%和 25%，分析了 TRGs、理化因子和微生物群落的变化特征及三者之间的相互关系。结果表明：不同处理之

间产气速率相似，原料浓度从 100%降低至 25%时总产气量从 358.83 mL·g-1·d-1增加至 400.89 mL·g-1·d-1。消化后的大部分处理

中 tetO、tetQ和 tetT相对丰度减小为原料的1.04%~87.06%，而 tetC、tetG、tetW和 tetX相对丰度增加至原料的1.32~34.99倍。与100%
原料浓度相比，较低原料浓度消化后多数TRGs如 tetC、tetG、tetO和 tetX以及 intⅠ1的相对丰度更高。不同条件下微生物群落差异

明显，较低浓度原料（50%和 25%）消化后优势菌门从Firmicutes变为Proteobacteria，且TRGs潜在宿主菌属的种类和数目均随着原

料浓度的改变而改变。冗余分析表明，理化因子通过影响潜在宿主菌的变化从而影响TRGs的变化。综上，由废水干预的牛粪原

料浓度较低的情况可能有利于TRGs潜在宿主菌的增殖，从而增加TRGs传播的风险。
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在畜牧养殖业快速发展的同时，大量畜禽粪便产

生，我国每年畜禽粪污产生量高达 38亿 t，其中牛粪

占比最高，这些粪便若不能得到合理处置，将造成不

容忽视的环境污染[1-2]。近年来，畜禽粪便中的抗生素

抗性污染问题日益凸显，抗生素抗性基因（Antibiotic
resistance genes，ARGs）在畜禽粪便中被频繁检出，尤

其是四环素类抗性基因（Tetracycline resistance genes，
TRGs）[3–5]。当粪便进入环境后，粪源ARGs会在环境

微生物间转移和传播，从而对人类健康和生态系统造

成长期、不可逆的危害[6–7]。厌氧消化是粪便资源化

利用的一种主要方式，也是在源头上削减环境抗生素

抗性的管控措施之一[8]。因此，许多研究关注厌氧消

化对畜禽粪便中ARGs尤其是牛粪中 TRGs的削减作

用[9–12]。

消化原料是畜禽粪便厌氧消化的一个重要因

素[13]，对 ARGs 的削减效果有显著影响[14]。CHENG
等[4]的研究表明，来源于不同养殖场的猪粪经厌氧消

化后 ARGs的变化不同。CHEN 等[15]和 SUI等[16]发现

厌氧消化对同一养猪场不同时间段猪粪原料中ARGs
的去除效果也具有显著差异。消化原料的差异实质

上是理化性质的差异，其可能是养殖规模大小、牲畜

饮水浪费水量、清粪方式（干清粪或水清粪）甚至季节

间的差异等造成的[17]。对于养殖场，无论是清粪方式

还是牲畜饮水浪费水量的不同都将在粪便的收集过

程中造成废水干预，直接影响消化原料的理化性

质[18]。另外，原料的差异也会影响厌氧消化过程中的

微生物群落[19]，而微生物群落又是改变ARGs行为特

征的主要因素[19-21]。由此可知，废水干预必然会改变

粪便的理化性质，进而影响厌氧消化对ARGs的去除

效果。然而，以废水干预后的粪便为消化原料，对消

化过程中ARGs丰度变化的研究鲜有报道。

温度也是影响厌氧消化和 ARGs 丰度变化的一

个重要工艺参数，研究表明高温厌氧消化较中温相比

产气量更高且在ARGs的削减方面更有优势[9，22]。因

此，本研究开展不同牛粪原料浓度的高温厌氧消化试

验，以TRGs为研究对象，主要探究废水干预下的牛粪

原料在厌氧消化过程中ARGs的变化特征，并探寻不

同原料浓度条件下ARGs、微生物群落和理化因子间

的相互关系，从ARGs削减角度为畜禽粪便的管理提

供理论支撑。

1 材料与方法

1.1 试验材料

在内蒙古呼和浩特某规模化奶牛养殖场的非冲

洗时间段采集粪便收集池中的牛粪，4 ℃保存运回实

验室。牛粪样品总固体含量（TS）为 3%，pH为 6.86，
氨 氮（TAN）浓 度 为 789.19 mg · L-1，可 溶 性 COD
（SCOD）浓度为 6 828.57 mg·L-1，总挥发酸（TVFAs）浓

度为 7 120 mg·L-1，总磷（TP）含量为 46.33 mg·L-1。牛

粪样品为液态，因此直接添加蒸馏水将牛粪分别稀释

至原浓度的 100%（不稀释）、75%、50% 和 25%，作为

厌氧消化的不同原料。选用体积为 1.1 L的厌氧瓶，

加入 1 L不同浓度消化原料后通氮气 5~8 min。采用

并未检测出 ARGs的厌氧微生物菌剂（广州微生源，

中国）作为接种物，其主要为水解发酵菌和产甲烷菌

等厌氧微生物，接种率为 0.1%。反应温度为（55±
1）℃，每组处理设置3个重复。

1.2 样品的采集与测定

通过排水法收集气体，并记录每 24 h的产气量。

在反应前、第 6 d、第 14 d和反应结束时采集样品，每

次采集样品 1 mL 于离心管内，12 000 r·min-1离心 5
min，上清液用于理化性质的测定，沉淀物于-80 ℃保

存，用于ARGs、intⅠ1和16S rRNA的定量分析以及微

生物群落分析。

甲烷含量采用沼气分析仪（MRU Optima7，德国）

测定；SCOD 采用重铬酸钾法测定；TAN 采用纳氏试

剂光度法测定；TVFAs通过酸性氯化铁比色法测定；

pH通过 pH计（PHS-3E，上海雷磁）测定；TP通过钼锑

抗分光光度法测定。

1.3 ARGs、intⅠ1和16S rRNA的定量分析

基因组DNA的提取：采用粪便基因组DNA提取

试剂盒（天根DP-328，北京）提取每毫升样品沉淀物

communities were observed among the four treatments. The dominant phylum changed from Firmicutes to Proteobacteria after digestion
with lower substrate concentrations（50% and 25%）. The species and number of potential host bacteria of TRGs also altered with the
changes in substrate concentrations. Redundancy analysis demonstrated that physicochemical parameters affected the changes in TRGs by
affecting their potential host bacteria. In conclusion, a low concentration of substrate due to the intervention wastewater might benefit the
proliferation of potential host bacteria, thereby increasing the risks of transmission of TRGs.
Keywords：anaerobic digestion; substrate concentration; dairy manure; tetracycline resistance genes（TRGs）; microbial communities
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中的 DNA，具体步骤参照试剂盒说明书。所提取

DNA 用超微量紫外分光光度计（Nanodrop-2000，美
国）检测其含量和纯度（A260/280为1.7~2.0）。

实时荧光定量 PCR（qPCR）：通过普通 PCR 仪

（ABI 9902，美国）对粪便原料中 17 种 ARGs（tetA、

tetB、tetC、tetE、tetG、tetO、tetQ、tetT、tetW、tetX、sul1、
sul2、dfrA1、dfrA7、ermB、ermC和 ermF）进行检测，共有

7种 TRGs呈阳性，包括编码外排泵基因（tetC、tetG）、

编码核糖体保护蛋白基因（tetO、tetQ、tetT、tetW）和

转座酶修饰基因（tetX）[23]。接着采用荧光定量系统

（Bio-Rad CFX96，美国）对7个TRGs、Ⅰ类整合酶基因

intⅠ1和 16S rRNA基因进行定量分析，qPCR所用引

物序列、退火温度和反应程序等详见文献[12，21]。
1.4 高通量测序

将提取的 DNA委托上海派森诺生物公司，利用

Illumina Novaseq平台进行 16S rRNA高通量测序。测

序 区 域 为 V3~V4 区 ，引 物 为 338F（ACTCCTACG⁃
GCAGGCAGCA）和 806R（GGACTACHVGGGTWTC⁃
TAAT）。原始序列经质控后得到高质量序列，并在

SILVA 16S rRNA数据库中进行比对。

1.5 数据分析

采用 Microsoft Office 2013 进行原始数据整理，

SPSS 22.0 进行单因素方差分析和 Pearson 相关性分

析，Canoco 5.0完成冗余分析，Origin Pro 9.0和R 3.5.3
作图。

2 结果与讨论

2.1 厌氧消化性能

不同厌氧消化过程中产沼气速率如图 1 所示。

消化前期产气速率迅速上升，在第 5~7 d达到产气高

峰，随后逐渐下降，直至 30 d以后产气速率稳定。不

同原料浓度厌氧消化之间产气速率相似，最大产气速

率略有差异，100%、75%、50%、25%原料浓度条件下

的最大产气速率分别为 43.56、45.03、46.67 mL·g-1·d-1

和 54.00 mL·g-1·d-1。相应地，消化后总产气量分别为

358.83、372.44、384.44 mL·g-1和 400.89 mL·g-1。与其

他关于牛粪高温厌氧消化的研究相比，本研究中

100%原料浓度的最大产气速率高于其他研究[24-25]的

21.96 mL·g-1·d-1和 32.78 mL·g-1·d-1，总产气量处于其

总产气量 182.28 mL·g-1和 388.24 mL·g-1之间。原料

浓度越低，单位质量总固体产气量越高，这可能是因

为原料经稀释后有机物水解速率增大，产酸产气菌可

利用的有机质增加。杜连柱等[26]在关于猪粪原料浓

度对厌氧消化产气性能影响的研究中也得出了相似

结论，即随着原料浓度降低产气量升高。厌氧消化

结束时 NH+4-N 浓度为 554.72~1 474.14 mg·L-1，低于

氨氮抑制浓度[27-28]，且整个厌氧消化过程中 pH 基本

维持在 7~8，表明不同原料浓度厌氧消化系统均稳定

运行。

2.2 ARGs和 intⅠ1丰度变化

大规模养殖场牛粪中检出 7种ARGs，包括 tetC、
tetG、tetO、tetQ、tetT、tetW和 tetX，均为TRGs，这是因为

四环素类药物在畜禽养殖业中使用量最大，在畜禽粪

便中的残留也最高[29]。ZHU等[3]的研究也表明 TRGs
在动物粪便中检出频率最高。7种 TRGs中，tetW 的

绝对丰度最高，为 1.70×109 copies·mL-1，占总丰度的

61.34%，这可能是由于 tetW 与一个编码功能蛋白的

mob基因有关，从而使其更易在动物肠道菌和病原菌

之间转移[30]，因此，tetW是厌氧消化过程中的重点关

注对象。

为了在同一水平对比不同处理对 TRGs的作用，

用基因相对丰度（基因拷贝数与 16S拷贝数的比值）

图1 厌氧消化产沼气速率和总产气量

Figure 1 Biogas production rates and biogas yields in anaerobic digestion
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来反映 TRGs的变化。如图 2所示，牛粪原料中 7种

TRGs的总相对丰度为 3.59×10-2，随着厌氧消化反应

的推进，总相对丰度显著增加。消化结束后，100%、

75%、50%、25% 原料浓度条件下的总相对丰度分别

为 7.10×10-1、7.79×10-1、5.55×10-1和 5.04×10-1，随着原

料浓度的降低，总相对丰度呈先升高后降低的趋势，

在 75%和 25%时分别达到最大值和最小值。tetW在

消化开始后相对丰度增加且占比增加，达到 94.84%~
99.70%，这也是总相对丰度升高的主要原因。除去

tetW，6种TRGs的总相对丰度均随消化过程进行而降

低，且 100% 条件下最低，25% 条件下最高。由此可

见，若要对比不同处理对TRGs削减的影响，还需分析

单个TRGs的变化趋势。

图 3为各TRGs相对丰度在厌氧消化前后的倍数

变化值（消化后丰度与消化前丰度的比值），倍数变化

值小于 1表示基因被削减，大于 1表示基因被富集。

tetC和 tetG在厌氧消化后均被富集，相对丰度分别为

消化前的 1.32~14.34 倍和 2.65~31.26 倍。随着原料

浓度的降低，tetC的倍数变化值呈锯齿状上升，tetG则

先降低后升高，且二者均在 25% 条件下富集程度最

高。tetO、tetQ和 tetT几乎在所有条件下被削减，只有

50% 条件下的 tetO 相对丰度升高至原来的 2.07 倍。

对比不同处理可知，tetO和 tetQ的倍数变化值在100%
条件下均最低，而 tetT的倍数变化值在 25%条件下最

低，表明较低原料浓度抑制了 tetO和 tetQ的削减，但

一定程度上促进了 tetT的去除。如前所述，tetW相对

丰度的增加是总相对丰度增加的主导因素之一，其倍

数高达 22倍以上，其中 75%和 25%条件下的倍数分

别为最大（34.99倍）和最小（22.51倍），与总相对丰度

的规律一致。tetX的相对丰度在 50%条件下增加至

原来的 2.25倍，而在其他 3种条件下降低，且 25%时

降低幅度最大。

由以上分析可知，不同原料浓度下的 TRGs变化

具有显著差异，且原料浓度对 TRGs的削减规律不一

致。整体来看，较低浓度的厌氧消化增加了大部分

TRGs的富集程度。许多研究表明理化性质和微生物

群落贡献了 ARGs的变化[19-21]。当原料浓度较低时，

一些对氨氮耐受程度较低的微生物出现竞争优势，其

有可能携带ARGs从而导致丰度升高[31]。又或者原料

含水量高时有机物水解能力增大，使得一些产酸产气

图2 不同原料浓度下厌氧消化过程TRGs相对丰度

Figure 2 Relative abundances of TRGs during anaerobic digestion under different substrate concentration

TR
Gs

相
对

丰
度

Re
lati

ve
abu

nda
nce

ofT
RG

s

0 6 14 50
100% 75% 50% 25%

1.4
1.2
1.0
0.8
0.6
0.4
0.2

0 0 6 14 50 0 6 14 50 0 6 14 50

a

TR
Gs

相
对

丰
度

Re
lati

ve
abu

nda
nce

ofT
RG

s/×
10-3

0 6 14 50
100% 75% 50% 25%

40.0
20.0

8.0
6.0
4.0
2.0

0 0 6 14 50 0 6 14 50 0 6 14 50

b

tetW tetX tetT tetQ tetO tetG tetC
消化时间Digestion time/d

消化时间Digestion time/d

1811



农业环境科学学报 第40卷第8期
菌的代谢活动增强，这类微生物通常也携带ARGs，从
而导致ARGs富集程度明显增加[32]。ARGs在微生物

间的传播也是ARGs富集的主要原因之一，intⅠ1作

为一类整合子通常参与ARGs的水平基因转移[33]。如

图 3所示，intⅠ1的相对丰度在消化后均增加，且较

低原料浓度条件（75%~25%）下其倍数变化值远大

于 1，这表明较低浓度的牛粪经厌氧消化后 TRGs传

播的风险增强。从大部分 TRGs 以及 intⅠ1 变化的

角度考虑，实际工程中废水的干预可能不利于厌氧

消化对牛粪 TRGs的削减作用。

2.3 微生物群落结构

前人研究表明微生物群落的变化是 ARGs 变化

的驱动因子，因此，探究不同处理间TRGs变化的差异

需从微生物群落入手，分析不同处理间微生物群落的

图3 TRGs和 intⅠ1相对丰度的倍数变化值

Figure 3 Fold changes in relative abundances of TRGs and intⅠ1

图4 不同消化时间下厌氧消化过程门水平微生物群落结构

Figure 4 Relative abundances at the phylum level during anaerobic digestion under different digestion time
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差异。图 4为消化过程中门水平微生物群落结构，从

图中可以看出，消化原料中 Firmicutes为第一优势菌

门，相对丰度为 68.22%，其次为 Bacteroidetes 和 Pro⁃
teobacteria，相对丰度分别为 23.32% 和 6.29%。消化

后不同处理中优势菌门有所改变，100%和 75%原料

浓度条件下 Firmicutes仍为第一优势菌门，相对丰度

均为 40.46%，而 50%和 25%原料浓度条件下的第一

优势菌门变为Proteobacteria，相对丰度分别为 34.98%
和 35.57%。另外，整个消化过程中 Firmicutes的相对

丰度均随着原料浓度的减小而降低，而Proteobacteria
的相对丰度呈相反趋势。这是由于Firmicutes在纤维

素的降解中起关键作用，随着有机物含量的减少，可

供 Firmicutes 吸收利用的物质减少，其丰度不断减

小[34]；Proteobacteria可能为兼性或专性厌氧细菌或寡

营养菌，其在厌氧环境或有机物质含量较少的情况下

更易生存[35]。

图 5为厌氧消化过程中属水平微生物（前 50）的

丰度变化情况，其中按行（样本）进行标准化。经厌氧

消化后，属水平微生物变化较为明显。一些菌属经消

化后相对丰度显著降低甚至被杀灭，如 Oscillospira、

Sedimentibacter 和 Paludibacter 等；而一些菌属经消

化 后相对丰度显著增加，如 Rhodococcus、Bosea 和

unidentified_Christensenellaceae等。不同处理间属水

平微生物差异也较为明显。消化初期（第 6 d），Sedi⁃

mentibacter、unidentified_Peptostreptococcaceae 和

unclassified_Clostridiales等的相对丰度随着原料浓度

的降低而减小，而 Oscillospira、unidentified_p-2534-
18B5和 Aquabacterium的相对丰度呈相反趋势，且

Pseudomonas、Comamonas和 Brevundimonas等的相对

丰度在 75% 条件下最高。随着消化反应的进行，第

图5 不同消化时间下厌氧消化属水平微生物群落结构

Figure 5 Relative abundances at the genus level during anaerobic digestion under different digestion time
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14 d 时 Aquabacterium、Pseudomonas和 Arcobacter等的

相对丰度随着原料浓度的降低而增加，且 Dechlo⁃

romonas和 unclassified_Pseudomonadaceae的相对丰度

在 75% 时最高。直至消化结束，一些消化过程中相

对丰度较高的菌属反而降低，如 Aquabacterium、Pseu⁃

domonas、Comamonas和 Brevundimonas等。较低原料

浓度条件下（50%和 25%）菌属Dechloromonas、Rhodo⁃

coccus和 Bosea的相对丰度较高，而较高原料浓度条

件下（100% 和 75%）菌属 unclassified_Ruminococcace⁃
ae、unclassified_Bacteroidaceae、Treponema、Clostridium
和Syntrophomonas的相对丰度较高。

以上证据皆表明不同原料浓度条件下的厌氧消

化微生物群落差异较为明显，尤其是菌门 Firmicutes
和 Proteobacteria，及菌属Dechloromonas、Rhodococcus、

Syntrophomonas和 Treponema等。WANG 等[36]的研究

中表明 Firmicutes和 Proteobacteria 通常是 ARGs的潜

在宿主菌门，Treponema和 Syntrophomonas等是 ARGs
的潜在宿主菌属。由此可知，这些微生物在不同处理

间的差异可在一定程度上解释不同处理间TRGs变化

的差异，微生物与TRGs间的相关关系需进一步确认。

2.4 TRGs与 intⅠ1、理化性质和微生物间的相关关系

ARGs与微生物之间的相关性（P<0.05）可以表示

ARGs 的潜在宿主信息[37]，当厌氧消化条件改变时，

ARGs 的潜在宿主也可能改变。不同处理条件下的

TRGs、intⅠ1和微生物之间的相关性如图6所示。随着

原料浓度从 100%降低至 25%，tetC的潜在宿主菌由4
个逐渐减少为 1个（unclassified_Pseudomonadaceae），

尽管潜在宿主菌数目变少，但 25% 时 unclassified_
Pseudomonadaceae较高的相对丰度造成了 tetC在此条

件下的相对丰度最大。tetG的潜在宿主菌数目则随

着原料浓度的降低而增加，且在 25%时 tetG与 intⅠ1
有相关关系，这可能是 tetG的倍数变化值随原料浓度

降低而增大的原因。在 50%条件下，tetO潜在宿主菌

数目较多（3个），且其相对丰度在消化后高于其他处

理，反映了 tetO 只在此条件下被富集。 tetQ 和 tetT
的潜在宿主菌相似，这些潜在宿主菌相对丰度经消

化后减小则代表了 tetQ 和 tetT 的削减。对于 tetW，

unidentified_Bacteroidales、unidentified_Ruminococcaceae
和 Sphaerochaeta只在 50%或 25%条件下为其潜在宿

主菌，这 3种菌属在 50%或 25%条件下较低的相对丰

度也代表了 tetW较低的相对丰度。tetX在 50%条件

下的潜在宿主菌为 unclassified_Clostridiales，同时此

菌属也为 50% 条件下 tetO 的潜在宿主菌，这反映了

tetX的相对丰度变化与 tetO一致，即 50%条件下的倍

数变化值远高于其他条件。IntⅠ1与TRGs的潜在宿

主菌几乎未有重合，说明厌氧消化过程中 TRGs的变

图6 ARGs、intⅠ1和属水平微生物间的相关性分析

Figure 6 Correlation analysis among ARGs，intⅠ1and genera
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化更多地归因于微生物群落演替而不是水平基因

转移。

宿主菌的变化代表了ARGs的变化，而理化性质

的变化又影响了宿主菌的变化[18，30]。因此，通过冗余

分析来探究不同处理中影响宿主菌变化的关键理化

因子（图 7）。数据经标准化处理，一轴和二轴对潜在

宿主菌变化的解释度占总变量的 52.01%，不同处理

之间潜在宿主菌的变化差异较为明显（P=0.001）。原

点与 unclassified_Pseudomonadaceae、unidentified_R4-
45B和 unidentified_RPF12的连线指向 25% 条件，表

示这几种菌属的相对丰度在此条件下较高，且它们为

tetC和 tetG在此条件下的潜在宿主菌，与 TAN呈负相

关，表明这些菌属可能不耐受高 TAN浓度，25%条件

下 TAN浓度较低时菌属相对丰度较高，从而解释了

此条件下 tetC和 tetG富集程度最大的原因。TAN 和

pH 也与 tetQ 和 tetT 的潜在宿主菌 Proteiniclasticum、

Oscillospira和Paludibacter呈负相关，表明较高原料浓

度条件下（100%和 75%）TAN和 pH较高时菌属的相

对丰度较低，反映了此条件下 tetQ和 tetT的削减效果

较好。tetO在 50%条件下的潜在宿主菌Bosea和W22

与 SCOD和TVFAs呈负相关，表明此菌属可能为寡营

养菌，当 SCOD和TVFAs浓度较低时菌属的相对丰度

较高，使得 tetO 在此条件下富集。Sphaerochaeta和

unidentified_Bacteroidales为 tetW 在 50% 和 25% 条件

下的潜在宿主菌，其与 TAN呈正相关，50%和 25%条

件下 TAN 浓度较低，从而潜在宿主菌的丰度较低，

tetW的富集程度较弱。结合图 6与图 7，TAN和 pH与

tetQ和 tetT的潜在宿主菌Proteiniclasticum、Oscillospira

和 Paludibacter，tetC 和 tetG 的潜在宿主菌 unclassi⁃
fied_Pseudomonadaceae、unidentified_R4 - 45B 和 un⁃
identified_RPF12 以及 tetW 的潜在宿主菌 Sphaero⁃

chaeta和 unidentified_Bacteroidales均存在相关关系，

SCOD 和 TVFAs 与 tetO 的潜在宿主菌 Bosea和 W22

存在相关关系。由此可知，理化因子在一定程度上

解释了潜在宿主菌的变化及其对 TRGs 变化的影

响，即 TAN 和 pH 与大部分 TRGs 如 tetC、tetG、tetQ、

tetT和 tetW 的变化有关，而 SCOD和 TVFAs与 tetO的

变化有关。

3 结论

（1）原料浓度对产气速率无明显影响，但总产气

量随着原料浓度的降低而逐渐增加。

（2）经厌氧消化后，tetC、tetG、tetO 和 tetX 以及

intⅠ1在较低原料浓度条件下（75%~25%）相对丰度

更高，富集程度更明显。

（3）随着原料浓度的降低，优势菌门从Firmicutes
变为Proteobacteria，且TRGs潜在宿主菌的种类和数目

均改变。理化因子通过影响潜在宿主菌的变化从而

影响TRGs的变化，TAN和 pH与 tetC、tetG、tetQ、tetT和

tetW的变化有关，SCOD和TVFAs与 tetO的变化有关。

（4）与 100%原料浓度相比，75%~25%原料浓度

条件下大部分 TRGs和 intⅠ1的相对丰度更高，说明

废水的干预不利于粪便中 TRGs的削减，从而增加粪

便后续土地利用过程中TRGs的传播风险。
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