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近年来，由于抗生素可以高效预防和治疗由细

菌、真菌和原生动物等引起的感染而被广泛使用[1]。

但抗生素的使用诱导细菌产生了使抗生素药物失效

的抗生素抗性基因（ARGs）。调查表明，全球超过

70%的抗生素都被用于畜禽养殖[2]。抗生素在动物体

内只有少部分被吸收代谢，其余 30%~90%通过排泄
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摘 要：抗生素在畜禽养殖行业的广泛使用导致大量耐药菌的出现，进而加速了抗生素抗性基因（ARGs）在养殖场环境中的传播

扩散。气溶胶作为ARGs的储存库，由于具有较高的潜在风险而成为环境健康中的热点问题。国内外专家针对畜禽养殖场中气

载ARGs的分布特征与传播转移机制展开了一系列研究。本文综述了近年畜禽养殖场气载ARGs的研究进展，分析了国内外典型

养殖场空气中ARGs的归趋特性，阐明了气载ARGs的传播转移机制，并探讨了这一环境污染对人体健康的潜在风险，以期为今后

畜禽养殖工作及ARGs的健康风险管控提供参考。

关键词：畜禽养殖场；气载抗生素抗性基因；影响因素；风险机制

中图分类号：X713 文献标志码：A 文章编号：1672-2043（2023）06-1187-08 doi:10.11654/jaes.2022-0991



农业环境科学学报 第42卷第6期
物进入环境中[3]，这为环境中耐药细菌（ARB）的产生

提供了更大的选择优势。有研究表明，养殖场内动物

粪便中的微生物容易气溶胶化，进而可以向外排

放[4-5]，而悬浮在空气中的微生物气溶胶和细颗粒物

是携带ARGs从牲畜向人类传播的主要途径之一[6-7]。

人畜共患病抗性病原体在新出现的传染病事件中起

到关键作用[8]，近年来动物源病原体在空中传播引起

的人类健康危机受到了广泛关注[9-10]，因此有必要研

究畜禽养殖场中ARGs及ARB的空气传播途径。在

此基础上，本研究针对畜禽养殖场中抗生素的使用及

气载ARGs相关研究和公告做了调查，结果见图1。
目前人们对于水和土壤环境中 ARGs的赋存规

律及归趋特性已经进行了较为深入的研究[11-13]，但对

于气载ARGs的关注较少。同时，由于空气与其他介

质不同，空气中的传质阻力更小、扩散性更强，而且机

理更为复杂，影响可能更大。因此，本文讨论总结了

畜禽养殖场中气载 ARGs的污染现状与传播转移特

点，探究了畜禽养殖场中气载抗性基因传播的影响因

素和对人体产生的健康风险，为今后畜禽养殖场生态

风险和人体健康风险管控提供参考。

1 畜禽养殖场中气载ARGs的污染现状

气载 ARGs的采集方法通常可以按照其采集原

理划分为撞击式采样法、气旋式采样法、静电式采样

法和过滤式采样法，ARGs 常见的分析方法有 PCR、

qPCR、HT-qPCR、ddPCR、宏基因组学或多种方法的

组合，采集及检测方法的选择对于最终的检测结果和

效率有着重要的影响。近年来，越来越多的研究在畜

禽养殖场空气环境中检出ARGs[14-23]（表 1）。在养猪

场空气环境中，Liu等[24]研究发现 94%的菌株对磺胺

甲恶唑具有耐药性，有 3种菌株对 9种抗生素具有耐

药性，并发现携带ARGs的金黄色葡萄球菌形成的气

溶胶已扩散到养殖场外的环境中。Chen等[25]在猪场、

牛场、蛋鸡舍、肉鸡舍内空气中均发现了大量的

ARB。畜禽养殖场空气中的 ARGs及 ARB主要来源

于动物粪便，粪便中的ARGs及ARB随着粪便处理和

动物移动很容易被气溶胶化[26]。但有研究发现，某些

ARGs如mexF在气溶胶中的相对丰度高于在粪便中

的，这表明气溶胶中的ARGs也可能存在其他来源[27]。

通过查阅文献，将“空气”“气载”“气溶胶”“大气”

“抗性基因”“抗性”“抗菌”“抗生素”“养殖场”“鸡场”

“猪场”“牛场”“畜禽”中不同属性的关键词进行组合，

在中国知网数据库进行检索，将“air”“airborne”“air-
borne”“bioaerosol”“atmosphere”“antimicrobial”“antibi⁃
otic”“anti-bacterial”“antibiotic resistance”“resist”“an⁃
tibiotic”“farm”“chicken farm”“pig farm”“livestock and
poultry”中不同属性的关键词进行组合，在Web of Sci⁃
ence中检索近 5年的文献，并删除不相关文章，对相

关文献中国内外典型畜禽养殖场气载 ARGs检出频

次与浓度范围进行整理总结，见图 2。如图 2a所示，

关于养鸡场中气载ARGs的研究较多，且集中于四环

素类ARGs。四环素是一类广谱抑菌药物，因其价格

低廉且高效的优势在畜禽养殖中有较高使用频率[2]，

据调查我国 2013年用于畜禽养殖行业的四环素总量

为 5 780 t，其中 1 130 t 用于养鸡场[28]。在选择压力

下，许多细菌对四环素类抗生素产生耐药性，且这些

细菌广泛存在于各类畜禽养殖场空气环境中。除此

以外，四环素类、磺胺类、β-内酰胺类、MLSB类ARGs
在畜禽养殖场空气环境中均有较高检出浓度，最高可

达108 copies·m-3（图2b）。值得注意的是，万古霉素类

图1 畜禽养殖场中抗生素的使用及气载ARGs的研究进展

Figure 1 Development of antibiotics and airborne ARGs in livestock farms
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ARGs虽然检出浓度较低，但其是在所有抗生素均失

效的情况下用来治疗严重感染的抗生素，被认为是

“最后一线药物”，这表明畜禽养殖场空气环境中存在

的抗生素健康风险不容小觑。

2 畜禽养殖场中气载ARGs的传播

畜禽养殖场中ARGs分布广泛，对环境和人体健

康都存在威胁，其中气载ARGs潜在的在宏观环境中

的传播扩散途径如图 3所示。研究表明，畜禽养殖场

气载ARGs来源广泛，其中粪便是气载ARGs的主要

来源之一[14]。由于空气动力学的性质，空气传播的

ARGs 可能会由于天气事件的驱动而进行长距离运

输。通过对鸡场和奶牛场的气溶胶及周围空气进行

研究并建立大气扩散模型，发现空气中的ARGs可以

沿风向从畜禽养殖场分散到 10 km 的距离[17]。另一

项研究表明，来自养殖场的细菌可能导致周围半径

3 km 内的居民暴露[29]。同时，相对于水和土壤中的

ARGs，气载 ARGs 传播更迅速，传播距离更远，而且

比较容易被人体吸入，因此可能更直接地对人体造

成危害。

与此同时，畜禽养殖场中的ARGs可以是内源抗

性（即自身固有），即可以通过诱变因素诱导而自发突

变，还可以通过基因的迁移转化获得[30-31]。其中基因

的迁移转化机制包括垂直转移（VGT）和水平转移

养殖场类型
Farm type

猪舍

鸡舍

鸡舍

鸡舍

牛舍

鸡舍

猪舍

牛舍

鸡舍

猪舍

鸡舍、肉鸽舍、
鹌鹑舍

鸡舍

鸡舍

检测方法
Detection method

qPCR
qPCR
qPCR
qPCR
qPCR
qPCR

qPCR
qPCR
qPCR
qPCR
PCR

qPCR

qPCR

单位
Unit

lg copies·m-3

genes·m-3

copies·m-3

ARGs·16s rRNA genes-1

ARGs·16s rRNA genes-1

copies·m-3

copies·ng-1 DNA
copies·ng-1 DNA
copies·ng-1 DNA

copies·m-3

—

copies·m-3

copies·m-3

ARGs亚型
Subtype of ARGs

strA、qnrA、ermA、ermB、sul1、sul2、tetM、tetG、tetO
ermB、ermC、tetA、tetG

tetL、tetW
aadA、tetO、blaTEM、fexA、flor、tetO、tetG

aadA、blaTEM、fexA
sul1、sul2、sul3、ermB、ermC、tetA、tetC、tetQ、tetW、qnrA、qepA、qnrS、
ampC、blaOXA-1、blaOXA-2、blaSHV-1、blaTEM-1、blaGES-1、aacC2、aacC3

tetG、tetM、tetO、tetQ、tetW、tetZ
tetG、tetM、tetO、tetQ、tetW、tetZ
tetG、tetM、tetO、tetQ、tetW、tetZ

ermB、ermF、tetW
sul1、sul2、sul3

sul1、sul2、sul3、tetA、tetC、tetM、tetQ、tetW、ermB、ermC、qnrS、qnrA、
qepA、aacC2、aacC3、ampC、blaOXA-1、blaOXA-2、blaTEM-1、blaGES-1、blaSHV-1

sul1、sul2、tetG、tetM、tetO、tetQ、ermA、ermB、strA、qnrA、blaTEM
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表1 典型畜禽养殖场中气载ARGs的检出

Table 1 Detection of airborne ARGs in the livestock farms

注：“—”表示文章中采用PCR技术定性检测，无单位信息。
Node:“—”indicates the qualitative detection using PCR technique in the article without unit information.

图2 典型畜禽养殖场中气载ARGs检出频率及浓度范围

Figure 2 Detection frequency and concentration range of airborne ARGs in the environment of livestock farms
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（HGT）（图 4）。HGT是通过可移动的载体将ARGs从
供体菌转移到受体菌的过程，具体的方式有接合、转

化、转导等（图 4）[32]。在接合过程中，质粒、转座子、整

合子、插入序列、插入序列共同区元件、基因组岛和整

合接合元件等可移动基因元件（MGEs）通过接合菌毛

由供体细胞转移到受体细胞[33]。转化是处于感受态

的细菌吸收并整合环境中存在的DNA的过程[34]。转

导是将外源宿主遗传物质整合到噬菌体中，噬菌体通

过捕食来传递遗传物质的过程[35]。畜禽养殖场是易

感细菌产生耐药性并传播的重要场所。研究发现，猪

场室内气载 ARGs 在冬季时的主要传播方式是

HGT[14]。对于具有耐药性的气载病原体，ARGs在空

气环境中的HGT可能对人体健康造成很大的风险。

VGT是指携带 ARGs的菌株通过繁殖进行的亲代和

子代的基因传递。VGT也可以发生在HGT的情况之

下，即由HGT形成的转导接合物可以通过次级HGT
和细胞生长进一步促进ARGs的传播[36]。由于在自然

环境中，HGT 与 VGT 共存，在研究中我们需要区分

图3 畜禽养殖场中ARGs的传播扩散示意图

Figure 3 Schematic diagram of ARGs spread in livestock farms

图4 ARGs在微生物之间的转移

Figure 4 Transmission of ARGs between microorganisms
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VGT和HGT，从而了解这两种重要转移途径的机制，

进而深入分析ARGs总体传播的影响因素。

3 畜禽养殖场中影响气载ARGs传播的主要

因素

3.1 抗生素

抗生素作为预防和促生长添加剂被广泛添加到

畜禽饲料中[37]。抗生素的影响主要包括消化系统异

常、超敏反应、毒性作用以及抗生素耐药细菌的产生

和传播。研究表明，畜禽养殖中添加的抗生素经畜禽

消化吸收后，会在体内诱导产生大量的 ARGs，这些

ARGs可通过呼吸或排泄物进入环境中[38]。排泄物中

的ARGs不仅会污染周围的水和土壤生态系统，还会

向大气环境逸散传播[14]。Song等[39]研究发现使用抗

生素的鸡场中气载 ARGs的浓度比未使用抗生素的

鸡场高约 2个数量级，并且添加抗生素时发生HGT的

可能性也较高。研究表明，实行抗生素药物管理制度

可以成功减少耐药性，例如美国通过有机饲料喂养使

得养鸡场的多重耐药率从 84%下降至 17%[40]。因此，

限制动物养殖中抗生素的添加是控制环境中 ARGs
的直接途径[41]。

3.2 细菌群落

细菌作为各种ARGs的宿主菌，除了可以用来评

估对人类的健康风险外，还可以为ARGs的传播提供

针对性信息。细菌群落的变化会影响 ARGs的丰度

和多样性。Mantel试验表明，ARGs与细菌群落组成

密切相关，表明细菌群落结构的变化是影响ARGs变
化的重要因素，同时该研究通过方差分解分析确定了

细菌群落占ARGs变化总量的 27.6%，在ARGs的传播

过程中起了关键作用[42]。值得注意的是，一些导致人

畜共患病的条件致病菌（如 Kocuria、Staphylococcus、

Escherichia和 Pseudomonas）与 ARGs 显著相关，表明

这些属可能会改变生物气溶胶中ARGs的结构，并且

Ruminococcus与多种 ARGs均呈正相关，说明其可能

具有多重耐药性[43]。我们需要进一步研究畜禽养殖

场中气载ARGs的宿主，以建立更有效的方法来控制

ARGs的传播。

3.3 基因可转移元件

整合子、转座子及质粒等 MGEs 是 ARGs 发生

HGT 的重要载体。既往研究已经建立了 MGEs 与
ARGs之间的共现模式和显著相关性，ARGs与MGEs
共现率较高时ARGs有较大的可能发生HGT，HGT能

够加快ARGs的传播和繁殖[44]。如在养猪场中，冬季

空气样本中的目标ARGs与MGEs的共现率较夏季更

高，其中转座子 IS613与整合子 intl1几乎与所有ARGs
显著相关（P<0.05），并且气载ARGs浓度分布结果表

明，冬季气载ARGs的平均浓度显著高于夏季[14]。

3.4 环境因素

温度和湿度等物理因素都在生物气溶胶的发生、

迁移、沉积中起着重要的作用。温度影响微生物在空

气中的存活时间，进而可改变微生物的群落结

构[45-46]。微生物群落的丰度和种类随温度变化，从而

会影响其ARGs携带能力[47]。由于水分会增加生物气

溶胶的粒径而增强沉积，因此湿度较大时大气中微生

物的丰度会降低，从而导致气载 ARGs 的减少。同

时，潮湿环境使得土壤或粪便中微生物气溶胶化变得

更加困难，在一定程度上将会降低空气中微生物群落

的丰度，从而影响气载 ARGs的赋存[48]。Song等[14]发

现湿度对猪场空气中宿主菌和ARGs/MGEs均有负面

影响。此外，畜禽养殖场中积累的排泄物和残留的饲

料释放的气溶胶很容易吸附空气中的微生物和氨、硫

化氢等污染物[49]，一方面，这些污染物作为营养物质，

可以为一些细菌的生长和代谢提供能量；另一方面，

它们可能对细菌有毒性作用[50]，进而影响ARGs的赋

存。除此以外，PM2.5作为细菌生长的载体也会影响

气载 ARGs 的分布。因此，不同环境因素对气载

ARGs的影响机制研究将为养殖条件的管理提供理论

指导。

4 畜禽养殖场中气载ARGs的健康风险

由ARB引起的感染比由敏感微生物引起的感染

更容易引起高死亡率[11]。预计到 2050年，与 ARB相

关的人类感染将导致全球约 1 000万人死亡[51]。抗生

素耐药性的健康风险主要有两方面：第一，由耐药菌

引起的人体感染使得疾病治疗难度加大；第二，HGT
使其他菌落尤其是致病菌产生耐药性，增加了感染的

风险。因此根据发生、暴露等数据定量评估ARGs与
ARB的人类健康风险尤为重要。

通过分析特定的ARGs与ARB的浓度计算暴露剂

量和剂量反应关系，可以评估ARGs与ARB的健康风

险[11]。暴露剂量（copies·kg-1·d-1）是指人类个体单位体

质量每日接触到ARGs的剂量。Wang等[52]研究发现，

在卫生间和普通室外空气环境中，通过呼吸途径暴露

于ARGs的剂量（102~104 copies·kg-1·d-1）略低于通过

食物摄入的剂量（103~105 copies·kg-1·d-1），但高于通过

饮用水摄入的剂量（101~105 copies·kg-1·d-1），特别是通
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过空气吸入的 blaTEM-1比通过饮用水的暴露剂量高出

两个数量级（图5）。与城市或城市固体废物处理系统

中的空气相比[53-55]，畜禽养殖场中存在更多的气载

ARGs，因此造成的人类暴露风险更高[56]。如与暴露于

城市固体废物处理场的工人相比[54]，养殖场中的工人

吸入的 qnrA和 qnrS更多[57]。因此，畜禽养殖场成为了

对人类具有较大健康风险的场所。

5 挑战与展望

我国在畜禽养殖行业使用的大量抗生素造成了

严重的 ARGs 污染，但对于畜禽养殖场气溶胶中的

ARGs的研究较少，且仍处于起步阶段。本文对畜禽

养殖场中气载 ARGs进行了综合阐述，包括其性质、

行为、传播和人类健康风险。结果表明在畜禽养殖场

空气中存在多种类、高浓度的ARGs，其中气载ARGs
的发生和传播方式受到抗生素使用、细菌群落、MGEs
和环境条件等多种因素影响，具有较高的人体健康暴

露风险，因此本文对未来开展相关的研究提出以下几

点建议：

（1）优化气载ARGs的采集与检测方法

气载 ARGs与水和土壤中的 ARGs不同，空气中

可收集颗粒物的可用性有限，采集的样本生物量低，

导致空气中的 ARGs不能直接分析和检测。在样本

采集方面，固体撞击采样法会使样品增殖，从而无法

准确定量ARGs浓度；液体撞击采样法仅用于短时间

的空气样品采集，由于采样时间短、样品生物量低而

不能监测空气中较低浓度的ARGs。而过滤式采样法

能在一定程度上解决培养法定量难的问题，且通过延

长采样时间能够实现低浓度空气中ARGs的富集，减

小撞击采样法造成的样品损失。现阶段研究对于

ARGs的检测手段存在缺陷。由于ARGs引物的可用

性有限，较多基于 PCR及 qPCR的检测方法只能集中

于少数类型的ARGs亚型，此外，常规PCR及 qPCR的

低通量和扩增偏差，使实际畜禽养殖场中气载ARGs
的完整性及综合性分析具有挑战性。

（2）探究畜禽养殖场中气载ARGs的传播机制与

健康风险

一些人为和生物物理过程影响和控制了气载

ARGs的传播和转移。结合空气动力学特征，畜禽养

殖场中气载ARGs可能在场外广泛传播，从而造成较

大的生态健康风险。全面了解这些人为和环境影响

因素对于制定保障人类健康及缓解畜禽养殖行业耐

药性战略至关重要。然而，目前关于气载 ARGs 和
ARB在畜禽养殖场及周围环境的生物气溶胶中传播

和转移的研究过于简单化，对许多方面仍然知之甚

少，包括：耐药菌和非耐药菌之间耐药性转移的可能

性和机制；生物气溶胶在沉积过程中ARGs和ARB的

环境行为和持久性；生物气溶胶的降解过程、人体健

康暴露和健康风险研究。因此需要进一步深入研究，

清晰了解各种因素之间的互作关系，从而减缓畜禽养

殖场中气载ARGs的产生与传播。

（3）评估“禁抗令”对畜禽养殖场中耐药性的影响

我国于 2017年出台了《全国遏制动物源细菌耐

药行动计划》，打击饲料生产企业违规添加行为；2019
年7月发布了第194号公告，停止生产、进口、经营、使

用部分抗生素作为饲料添加剂。在我国已经全面开

展“禁抗令”行动的背景下，畜禽养殖场中仍存在耐药

性问题。目前，针对“禁抗令”对畜禽养殖场中气载

ARGs 及 ARB 影响的相关研究较少，且由于养殖方

式、养殖规模、“禁抗令”前后抗生素药物添加的剂量、

种类等不尽相同，“禁抗令”产生的影响也有所差异，

现有研究缺少对“禁抗令”实施后畜禽养殖场所耐药

性的全面评估，因此有待进行深入研究，以期为畜禽

养殖行业的科学发展提供理论依据。
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