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摘 　 要 　 抗生素滥用及其诱导产生的抗生素抗性基因( ARGs) 污染是环境领域研究的新兴热点,农田土

壤成为 ARGs 的潜在储库,同时重金属的胁迫不仅对 ARGs 产生持续性选择压力,也显著影响土壤细菌群落

结构和功能。 本文重点综述了土壤中重金属对 ARGs 和细菌群落丰度、多样性的影响,进一步揭示重金属污

染造成 ARGs 水平转移的风险,最后讨论了如今研究中的不足,并对抗生素与重金属的复合污染研究进行了

展望,以期为重金属与 ARGs 防控政策的制定提供理论依据和科学支撑。
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Abstract　 Antibiotic
 

abuse
 

and
 

its
 

induced
 

antibiotic
 

resistance
 

genes
 

( ARGs)
 

pollution
 

are
 

emerging
 

hotspots
 

in
 

the
 

field
 

of
 

environmental
 

research.
 

Farmland
 

soil
 

has
 

become
 

a
 

potential
 

reservoir
 

of
 

ARGs.
 

At
 

the
 

same
 

time,
 

the
 

stress
 

of
 

heavy
 

metals
 

not
 

only
 

exerts
 

continuous
 

selection
 

pressure
 

on
 

ARGs,
 

but
 

also
 

significantly
 

affects
 

the
 

structure
 

and
 

function
 

of
 

soil
 

bacterial
 

communities.
 

This
 

paper
 

focuses
 

on
 

the
 

effects
 

of
 

heavy
 

metals
 

in
 

soil
 

on
 

the
 

abundance
 

and
 

diversity
 

of
 

ARGs
 

and
 

bacterial
 

communities,
 

and
 

further
 

reveals
 

the
 

risk
 

of
 

horizontal
 

transfer
 

of
 

ARGs
 

caused
 

by
 

heavy
 

metal
 

pollution.
 

Finally,
 

the
 

shortcomings
 

of
 

current
 

research
 

are
 

discussed,
 

and
 

the
 

research
 

on
 

the
 

combined
 

pollution
 

of
 

antibiotics
 

and
 

heavy
 

metals
 

is
 

prospected,
 

in
 

order
 

to
 

provide
 

theoretical
 

basis
 

and
 

scientific
 

support
 

for
 

the
 

formulation
 

of
 

prevention
 

and
 

control
 

policies
 

of
 

heavy
 

metals
 

and
 

ARGs.
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　 　 重金属离子作为一种金属污染物,具有危害

性大、无法降解、容易被生物富集的特性,主要以

Cu、Zn、Pb、Cd、Ni、Cr、Hg 以及类金属 As 污染为

主 [ 1] 。 探究其根本还是与日益增加的人口需求

而进行的不可阻挡的工业化和现代农业实践等因

素有关 [ 2] 。 通过大量文献整理,以图 1 展示近 3
年我国城市农田土壤重金属含量检测情况。 Cd
的超标率最高,达到了 35%,而 Pb 和 Zn 的超标

率均有 15%。 根据文献调研发现,白银作为我国

典型的矿冶城市,通过施用化肥、农药以及被工业

废水污染的污水进行灌溉农田土壤中 Zn 浓度竟

高达 1336mg / kg,是保障农林业生产和植物正常

生长的三级标准土壤临界值( Zn ≤500mg / kg) 的

数倍。 不仅如此,重金属被广泛地作为动物生长

促进剂添加于饲料中,例如 Cd 就是人们常用的

一种促进剂,然而其毒性很强,即使一直保持在低

浓度,经过长时间接触也会对人类健康造成危害。
再是,大部分重金属也会随粪便和尿液排出,粪肥

在农业生产中的使用显著增加了土壤中的重金属

污染负荷 [ 3,4] ,因此农田土壤中重金属污染形势

十分严峻。
抗生素作为杀菌药物常被用于治疗人类疾病

以及加快动植物生长 [ 21,22] 。 但由于畜禽体内无

法完全吸收这些抗生素,使得大量抗生素药物及
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图 1　 我国部分地区农田土壤重金属含量 [ 5 ~ 19]

Fig. 1　 Content
 

of
 

heavy
 

metals
 

in
 

farmland
 

soil
 

in
 

some
 

areas
 

of
 

China[ 5 ~ 19]

(注 1:临界值为保障农林业生产和植物正常生长的三级标

准[20] ,各种重金属含量限制如下:Cu≤400mg / kg、Pb≤500mg / kg、

Cr≤300mg / kg、Zn≤500mg / kg、Ni≤200mg / kg、Cd≤1mg / kg;

注 2:虚线框意为其相对应颜色的重金属含量超过了临界值)

其代谢产物被排入自然生态环境中 [ 23,24] ,敏感性

细菌产生选择性压力逐渐对其产生抵抗性,促进

了抗生素抗性基因 ( Antibiotic
 

resistance
 

genes,
ARGs)新型物质的演变和转移 [ 25] 。 在国家倡导

　 　 　 　

畜禽粪污资源化利用的背景下,农田土壤中的抗

生素抗性水平也相应提高。 纵观全球,各地各类

型农田土壤中均有较多 ARGs 检出( 表 1) ,其中

检出数量最高可达 288 个。 四环素类抗性基因

( TRGs) 、磺胺类抗性基因( SRGs) 普遍分布于各

类农田土壤中,其在畜禽粪肥中的高残留量对微

生物产生定向压力致使农田中 ARGs 的增殖。 由

此看 来, 抗 生 素 抗 性 细 菌 ( Antibiotic
 

resistant
 

bacteria,ARB)和 ARGs 进入农田土壤的媒介除了

中水回用和大气沉降,其繁殖还归因于集约化畜

牧业、农业实践和肥料施用,农田土壤也自然地成

为了抗性基因转化和扩展的中转站。 更值得关注

的是,报道称市面上多种可食的蔬菜如生菜、菠菜

中 都 检 测 到 了 多 种 磺 胺 类、 四 环 素 类 等

ARGs[ 42,43] 。 Wang 等 [ 44] 也报道在施加了畜禽粪

肥土壤中收获的蔬菜根内生菌、叶内生菌以及叶

面菌都检测到 ARGs。 因此添加了畜禽粪肥的土

壤样品中 ARGs 可能会进一步通过水平基因转移

( HGT)传播到作物中 [ 45,46] ,再通过食物链进入人

体或动物体内,对人类和动物健康造成潜在的威

胁(图 2) 。

表 1　 ARGs 在部分地区农田土壤中的污染情况

Tab. 1　 Contamination
 

of
 

ARGs
 

in
 

farmland
 

soil
 

in
 

some
 

areas

地点 土壤类型 粪肥类型 检出的抗生素抗性基因种类 数量 文献

福建省龙岩市雁石镇 水稻土 猪粪
multidrug、 tetracycline、 β-lactam、 MLSB、 aminoglycoside、
vancomycin、FCA、sulfonamide 等

187 [ 26]

福建省连城县 水稻土 猪粪 β-lactam、MLSB、tetracycline、aminoglycoside、vancomycin 107 [ 27]
北京市 温室土壤 混合动物肥料 sul1、sul2、tetX、tetL 等 19 [ 28]
北京市 温室 / 大田土壤 混合动物肥料 sul1、sul2、tetL 等 18 [ 29]
西班牙哈罗 莴苣地 马 / 鸡粪 tetA、tetW、tetM、sul1、sul2 等 96 [ 30]
山东省 温室土壤 猪 / 鸡 / 牛 / 羊粪 tetW、tetO、sul1、sul2 等 8 [ 31]
加拿大某农场 农场土壤 猪粪 qnrA、qnrB,qnrS、ermA、ermB 等 48 [ 32]
爱达荷州 农田土壤 牛粪 blaCTX-M-1、erm

 

B、sul1、tetB、tetM、tet
 

X 7 [ 33]
嘉兴、长沙、鹰潭、南昌 水稻土 混合动物肥料 tetA、tetG、tetM、tetG、tetO、tetQ、tetW、sul1、sul2 9 [ 34]
加拿大安大略省 试验田 牛粪 MLSB、tetracycline、sulfonamide 等 288 [ 35]
呼和浩特 试验田 牛粪水 tetracycline、sulfonamide、macrolides 等 14 [ 36]
北京市 韭菜地 猪粪 tetracycline、MLSB、sulfonamide 83 [ 37]
湖南省 菜地 猪粪 tetracycline、sulfonamide 等 137 [ 38]
美国 玉米地 牛 / 猪粪 tetracycline、sulfonamide 等 89 [ 39]
澳大利亚 菜地 猪 / 牛 / 鸡粪 tetracycline、sulfonamide 等 185 [ 40]
韩国 水稻地 牛 / 猪粪 tetracycline 24 [ 41]
　 　 注:1:multidrug:多重耐药类抗性基因、tetracycline:四环素类抗性基因、β-lactam:β-内酰胺类、MLSB:大环内脂类林肯酰胺类链阳性

菌素 B 抗性基因、aminoglycoside:氨基糖苷类抗性基因、vancomycin:万古霉素类抗性基因、FCA:FCA 类抗性基因、sulfonamide:磺胺类抗性

基因、ermA / ermB:大环内酯类抗性基因、qnrA / qnrB / qnrS:喹诺酮类抗性基因、blaCTX-M-1:产超广谱 β-内酰胺酶大肠埃希菌、Macrolides:
大环内酯类抗性基因;注 2:ARGs 丰度单位为 copies·g- 1

　 　 抗生素和重金属是影响环境中 ARGs 传播的

重要的选择性压力,重金属具有和抗生素相似的

抗性产生机制,可以通过共抗性、交叉抗性和共调

控三种方式对 ARGs 产生选择压力 [ 47] 。 目前抗

生素对 ARGs 的内在影响机制已有大量研究,但
重金属对 ARGs 及细菌群落的影响研究并不广

泛,由于三种共同的抗性机制,重金属与 ARGs 的

存在和扩散间存在已知的联系。 也就是说,ARGs
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图 2　 农田生态系统中 ARB 和 ARGs 的来源与传播

Fig. 2　 Source
 

and
 

propagation
 

of
 

ARB
 

and
 

ARGs
 

in
 

farmland
 

ecosystem

污染普遍会伴随着重金属的污染,很大程度上重

金属会刺激 ARGs 的表达,影响 ARGs 的丰度和

传播转移,并进一步通过接触或摄食等途径转移

到本地细菌甚至人类病原体 [ 42,43] 。 重金属的增

殖致使生物体内的污染物含量受到土壤介质中无

机物质和有机物质之间的交互作用的影响而发生

改变 [ 48,49] ,在一定程度上还会对微生物细菌群落

造成更大的毒性影响 [ 50 ~ 52] 。 为此,本文综述了农

田土壤中重金属与 ARGs 相关性,重金属增殖产

生的污染导致 ARGs 丰度、多样性以及土壤细菌

群落结构的变化,进而提高了 ARGs 水平转移的

风险,以期为 ARGs 和重金属在农业生态系统中

富集的减缓制定具有科学依据的策略和方案。

1　 农田土壤中重金属、ARGs 及细
菌群落

　 　 文 献 调 研 结 果 显 示, 截 至 目 前 经 Web
 

of
 

Science 检索的文献中,提及或研究农田土壤重金

属、抗生素 / 抗生素抗性基因、细菌群落的文献有

2030 篇,CNKI 检索到的相关文献有 355 篇。 其

变化情况作图 3 表示。 由图可看到,近 10 年相关

英文及中文文献占比分别为 74. 58%和 87. 44%,
在过去 5 年中分别占比 55. 42%和 57. 17%。 尽管

重金属污染问题已存在近百年, ARGs 却作为一

类新型的环境污染物正广泛存在,对农田土壤的

生态系统健康和微生物群落结构功能均带来不小

的影响,且农田土壤是与人类关系最为密切的环

境介质之一,对其内含污染物质的研究仍存在关

键科学问题。

图 3　 国内外文献中提及农田土壤中重金属、抗生素 /抗生素

抗性基因、细菌群落的论文数目

Fig. 3　 Number
 

of
 

references
 

on
 

heavy
 

metals,
 

antibiotic /

antibiotic
 

resistance
 

genes,
 

and
 

bacterial
 

communities
 

in
 

farmland
 

soils
 

in
 

domestic
 

and
 

foreign
 

literatures

(注 1:CNKI 数据库中检索的关键词为:农田土壤 & 重金属 &

抗生素;农田土壤 & 重金属 & 抗生素抗性基因;农田土壤 &

重金属 & 细菌群落;农田土壤 & 重金属 & 抗生素抗性基因 &

细菌群落。 注 2:Web
 

of
 

Science 数据库中检索的关键词为:

farmland
 

soil
 

&
 

heavy
 

metals
 

&
 

antibiotics;farmland
 

soil
 

&
 

heavy
 

metals
 

&
 

antibiotic
 

resistance
 

genes;farmland
 

soil
 

&
 

heavy
 

metals
 

&
 

bacterial
 

community;farmland
 

soil
 

&
 

heavy
 

metals
 

&
 

antibiotic
 

resistance
 

genes
 

&
 

bacterial
 

community)

2　 农田土壤中重金属和 ARGs 的相
关性

　 　 表 2 表明了农田主要污染重金属种类与不同

ARGs 具有相关性,土壤中的重金属污染在一定

程度上能够促进 ARGs 的筛选。 其中大部分都是

呈显著正相关性关系,占比 64. 9%,呈显著负相

关关系的仅 2. 7%。 例如, Graham 等的实验中

Cd、Pb、Cu 等重金属与某些磺胺类及四环素类抗

性基因水平之间正相关关系显著,R > 0. 70[ 53] ;
Zhu 等 [ 54] 通过高通量定量 PCR 的平台调查禽畜

养殖场周边土壤时发现,重金属 Cu、Zn 与氨基糖

苷类抗性基因具有非常显著的正相关性;农田土

壤高浓度含量的 Zn、Cu、Zn 与 sul1、sul2( 磺胺类

抗性基 因 ) 、 tetG、 tetW ( 四 环 素 类 抗 性 基 因 ) 、
ermF、ermB(大环内酯类抗性基因) 等 ARGs 呈显

著正相关,这表明重金属参与了 ARGs 的共选择

过程;Ji 等 [ 55] 发现,施加猪粪的土壤中 Zn、Cu、Hg
与 sul3、 sulA ( 磺胺类抗性基因) 之间显著相关;
sulA 和 Hg 之间具有最显著的正相关关系很可能

归因于该金属具有高的诱导 SOS 反应 ( 染色体
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DNA 受到严重损伤时细胞做出的应激反应)的能

力;将 ARGs 和它们相应的抗生素之间的系数相

比时,系数也明显更高( r = 0. 028 ~ 0. 888) 。 ARGs
与重金属之间令人惊讶的显著相关性表明金属污

染可能是导致 ARGs 丰度变化的主要因素。 然

而,在重金属和四环素类抗性基因之间也观察到

相反的趋势,除了 As 和 tetB ( P ) (四环素类抗性

基因)之间的显著正相关( r = 0. 824,p = 0. 023) 之

外,几乎没有发现有重金属与四环素类抗性基因

有一致的正相关。 Knapp 等 [ 56] 对苏格兰不同地

区土壤样品的研究表明也有一些特异性基因,例
如 Ni 与 tetW(四环素类抗性基因)有相关性,tetM
(四环素类抗性基因) 与 Ni、Pb 和 Fe 相关,ermB
与 Pb、Zn、Fe 呈负相关,其中与 Cr 显著相关的抗

性基因分别为 tetM、blaCTX-M、blaOXA( β-内酰胺

类抗性基因) 。

表 2　 不同金属种类与部分 ARGs 间的相关关系

Tab. 2　 Correlation
 

between
 

different
 

metal
 

species
 

and
 

some
 

ARGs
重金属 抗生素抗性基因种类 相关性 文献

Zn ermB、IntI1、 sul1、 sul2、 sul3、 sulA、 tetA、 tetB、 tetB ( P ) 、 tetG、 tetM、 tetO、 tetQ、 tetW、 qnrA、
qnrB、qnrD

显著正相关 [ 55 ~ 57]

IntI1、IS613、tnpA、fexA、fexB、sul1、tetO、tetQ、tetW 正相关 [ 58 ~ 61]
sul3、sulA、ermB 负相关 [ 55,62]

Cu tetA、tetB、tetB ( P ) 、 tetG、 tetM、 tetO、 tetQ、 tetW、 blaOXA、 blaOX
 

B、 sul1、 sul2、 sul3、 sulA、
ermB、ermF、qepA、qnrA、qnrB、qnrD

显著正相关 [ 58,61,63]

blaOXA-1、blaampC、 blaNDM-1
 

blaOXA-1、 oqxB、 qnrB、 tetL、 tetM、 tetO、 tetQ、 tetW、 tetX、
ermB、ermC、fexA、fexA、fexB、sul1

正相关 [ 57,64,65]

tetL、tetO、tetW、tetX 显著负相关 [ 62,66]
Cd sul1、sul2、sul3、sulA、tetA、tetB( P) 、tetM、tetO、tetW、qepA、qnrA、qnrB、qnrD 显著正相关 [ 55,61,62,67]
Pb sul1、sul2、sul3、sulA、tetB( P) 、tetG、tetM、tetO、tetW、ermB 显著正相关 [ 55,58,61,62]

ermB 负相关 [ 64,68]
Co sul1、sul2、sul3、sulA、tetB( P) 、tetM、tetO、tetW 显著正相关 [ 58]
Cr sul1、sul2、sul3、sulA、tetB( P) 、tetM、tetO、tetW 显著正相关 [ 58,68]

tetM、blaCTX-M、blaOXA 正相关 [ 55]
Hg sul3、sulA、tetA、tetB、tetM、qepA、qnrA、qnrB、qnrD 显著正相关 [ 55,58]
Ni sul3、tetA、tetM、qepA、qnrA、qnrB、qnrD 显著正相关 [ 67]
Fe ermB 负相关 [ 55]
Mn fexA、fexB、cfr、sul1、tetO、tetQ、tetW 正相关 [ 55,58,61]
As fexA、fexB、cfr、sul1、tetO、tetQ、tetW 正相关 [ 55,58,61]
Sr fexA、fexB、cfr、sul1、tetO、tetQ、tetW 正相关 [ 55,58,61]

3　 农田土壤中重金属对 ARGs 的
影响

3. 1　 重金属对 ARGs 多样性的影响
　 　 重金属可以在农业土壤中持续存在,可能会

为抗生素耐药性提供长期的选择压力。 越来越多

的研究证明 ARGs 的检出频次随着重金属暴露的

浓度升高而增加,畜禽养殖业中的重金属通过共

同选择作用促进抗生素的耐药性 [ 69 ~ 71] ,且不同种

类重金属对 ARGs 多样性的影响效果各有不同。
例如 Cu、Zn、Hg、As 可以间接地增强 ARGs 的扩

散 [ 72,55] 。 Hu 等 [ 58] 使用定量 PCR 技术对常年受

Cu 污染的土壤研究, 发现当 Cu 浓度为 100 ~
200

 

mg / L 时, 土壤中被检测到的 ARGs 数量最

多。 此外,在湿地进水中低浓度的 Cu2+ 、Zn2+ 对土

壤中的 ARGs 的长期选择作用,大大增加了 ARGs

水平基因转移的风险 [ 73,74] 。 因为像 Cu 这样的金

属可以在环境中积累到选择性的浓度,并可能引

发环境抗生素抗性的扩散和进化。

3. 2　 重金属对 ARGs 丰度的影响
　 　 值得注意的是,已知重金属与抗生素耐药性

的维持和增殖之间存在联系,重金属种类和浓度

不仅影响 ARGs 多样性也会改变其丰度大小,金
属污染的类型和水平通常还与抗生素抗性的特定

模式相关联,已有研究也表明重金属可以通过协

同机制和交叉抗性机制增加 ARGs 的丰度 [ 75] ,在
检测的多种重金属中, Cu 对 ARGs 的影响强于

Ni、Pb、Zn 和 Fe,其在牛粪中的残留可导致蚯蚓

转化过程中部分 ARGs 的富集 [ 63] ;即使在较低的

Cu 浓度水平下,经多元线性回归分析发现土壤中

Cu 的存在与某些特定 ARGs 丰度的相关性也能

得到改善。 董子琨 [ 51] 通过冗余分析得出重金属
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Cu 和 Zn 浓度显著影响土壤中特定 ARGs 的分

布,该结果印证了重金属胁迫能够进一步对土壤

环境中 ARGs 的增殖与赋存施加选择压力。 德兴

铜矿区高含量存在的 Cu 可能是该区域 ARGs 形

成的重要驱动因子。 德兴铜矿 ARGs 的相对丰度

介于 0. 3×10- 2 ~ 8. 5×10- 2 ,处于全球土壤 ARGs 相

对丰度范围( 10- 7 ~ 10- 2 ) 的较高水平。 分析其原

因可能是由于德兴铜矿采矿场的排水形成了一个

重金属元素高并含有复杂成分的采矿工艺废液沉

积的土壤环境,影响了土壤中细菌群落的组成与

分布,从而导致了 ARGs 丰度的增加 [ 76] 。 因此 Cu
可以通过协同选择机制和交叉选择抗性机制增加

ARGs 的丰度,加上 Cu 在环境中难以降解,能持

续性地对环境中的 ARGs 产生选择压力,ARGs 的

存在与传播是极其严峻的环境问题。 Wardwell
等 [ 77] 研究发现,提高美国缅因州中部的沼泽泥样

品中 Hg 的浓度水平可以增强细菌对多种抗生素

药物的耐药性。 Zhou 等 [ 78] 发现,粪便中的 ARGs
丰度与重金属浓度显著相关,这说明重金属促进

了金属抗性的出现,参与了 ARGs 的协同选择过

程。 总体而言,ARGs 的丰度水平会随着重金属

污染程度的加重而增加,tetM 水平与土壤金属条

件的关系最为一致,而 Cu 对 ARGs 丰度的影响

最大。
3. 3　 重金属对 ARGs 水平转移的影响
　 　 ARGs 的转移方式分为水平与垂直两种,其

中水平转移指的是 ARGs 在相同或不同种属个体

间传递的过程,具有速度快、周期短、范围广的特

点,因此被视为 ARGs 传播的主要途径 [ 79] 。 水平

转移的 3 种主要方式包括接合 ( conjugation) 、转

化( transformation) 、转导( transduction) ,其转移机

制如图 4 所示。 重金属胁迫对 ARGs 的传播和转

移具有重要影响,许多学者的研究证实了这一观

　 　 　 　

点。 Zhang 等 [ 80] 揭示,重金属 ( Cu ( Ⅱ ) 、 Ag ( I) 、
Cr( VI)和 Zn( Ⅱ) )在环境相关和亚抑制浓度下,
会促进大肠杆菌菌株之间 ARGs 的水平转移,其
中当 Ag+ 浓度处于 100mg / L 时可以促进 ARGs 在

大肠杆菌属水平转移。 进一步探讨这种现象的机

制,其中包括细胞内活性氧( ROS)的形成、SOS 反

应、细胞膜通透性的增加以及偶联相关基因表达

的改变。 有学者结合全基因组 RNA 测序和蛋白

质组学分析研究银离子( Ag+ )或纳米银( AgNPs)
促进质粒携带的 ARGs 在不同细菌属之间水平转

移的 潜 在 机 制, 结 果 显 示, 当 AgNPs 浓 度 为

0. 1μg / L,接合 6h 后,RP4 质粒从大肠杆菌转移

到恶臭假单胞菌的效率提高了 0. 8 倍;当 Ag+ 浓

度处于 0. 01 ~ 10
 

μg / L 时,RP4 质粒的转移率会

随着 银 离 子 浓 度 增 加 而 升 高, 当 Ag+ 浓 度 为

10μg / L 时,质粒的转移效率约为空白对照的 2. 4
倍。 这是因为 AgNPs 和 Ag+ 暴露诱导细菌的各种

反应(包括 ROS 生成、细胞膜损伤和修复损伤紧

急启动发生的 SOS 氧化应激响应) ,调节了基因

mRNA 的 表 达, 从 而 促 进 RP4 质 粒 的 水 平 转

移 [ 81] 。 Wang 等 [ 82] 验证了四种典型重金属( Cu、
Cd、Pb、Zn)对质粒 RP4 介导的 ARGs 共轭转移的

影响,其中 Cu、Pb 和 Zn 等典型重金属会促进质

粒 RP4 的共轭转移,且当 Cu 的浓度为 5. 0μg / L
时,其结合转移率比对照组高 16 倍,这主要是归咎

于 Cu 胁迫通过诱导细胞损伤从而促进 ARGs 发生

水平转移;但是当 Cd2+ 浓度为 0. 05 ~ 200
 

μg / L 时,
RP4 质粒介导的 ARGs 接合转移率会随 Cd2+ 浓度

的升高而降低,这是因为胞外聚合物物质( EPS)
的大量生成阻碍了细胞之间的相互接触,重金属

Cd 通过增加 EPS 的含量来抑制 ARGs 的水平转

移。 Lin 等 [ 83] 结合计算机培养箱和流式细胞术的

高通量方法评估影响污泥细菌群落中 ARGs 转

　 　 　 　 　

图 4　 ARGs 水平转移的 3 种主要方式

Fig. 4　 Three
 

main
 

ways
 

of
 

ARGs
 

horizontal
 

transfer
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移的不同浓度重金属,以大肠杆菌 MG1655 作为

宽宿主范围 IncP-1 质粒 pKJK5 的供体,Pb 的浓

度为 0. 5mmol / L、 As 的浓度为 0. 1mmol / L 和 Hg
的浓度达到 0. 005mmol / L 时可显著促进细菌群

落在 污 泥 中 ARGs 转 移。 此 外, nano-Al2 O3 和

nano-TiO2 由于其独特的纳米颗粒物理化学性质

也会促进 ARGs 的接合转移 [ 84] 。 因此重金属的

胁迫能够促进在群落内部及群落间传播 ARGs,
从而对土壤生态系统中的 ARGs 产生持久的影

响,增加抗性基因通过食物链传播给人类的可能

性,加 剧 人 类 暴 露 在 低 浓 度 ARGs 环 境 中 的

风险 [ 85,86] 。
3. 4　 间接影响
　 　 表 2 中的研究加深了对于土壤重金属和

ARGs 相关作用的了解,尽管存在一些显著的个

体相关性,但是在复杂的土壤环境中,一些其他因

素间接影响到重金属对 ARGs 的变化与转移。 土

壤有机质是土壤中重金属和 ARGs 迁移转化的一

个重要影响因素。 刘艳 [ 87] 的研究显示无论在蔬

菜根际土还是非根际土中,Pb、Cu、Cd 的有效态

与有 机 质 均 呈 显 著 负 相 关 ( - 0. 395 ≤ r ≤ -
0. 822) ,这说明土壤有机质对重金属影响土壤

ARGs 有效态产生响应,分析其中原因可能是由

于外源添加的生物炭使土壤有机质含量显著提

高,导致其具有很强的表面络合能力,如羧基、氨
基、羟基等基团可与重金属发生络合、螯合作用,
进而影响土壤重金属的赋存形态,提高了 Pb、Cu、
Cd 在土壤中的稳定性;也可能是有机质含量的提

高改变 了 微 生 物 群 落 数 量 和 活 性, 继 而 加 剧

ARGs 在土壤中的传播扩散效率,有效消减 ARGs
在植物体内的累积能力。

可移动遗传元件在土壤细菌进化和适应特定

环境压力的过程中扮演重要角色。 可以通过可移

动基因元件( Mobile
 

genetic
 

elements,MGEs) 例如

IntI1( integron1)进行的水平基因转移是 ARGs 增

殖的非常重要的途径,尤其是在一定的选择压力

下 [ 88] 。 有报道称土壤中高含量的 Zn、 Cu、 Pb 与

整合子 IntI 呈显著正相关,重金属可能诱导 MGEs
参与土壤中 ARGs 的转移扩散,其中整合子被认

为是最常见的 MGEs,其与结合质粒中的四环素

类抗性基因(例如 tetA,tetC) 共存,通过它们可以

容易地共同转移到受体中 [ 88,89] 。 微生物携带的

重金属和 ARGs 位于同一整合子、转座子或质粒

上 [ 73] ,整合子位于染色体、质粒或转座子上,质粒

在细菌中增殖或作为转座子的一部分其中整合子

在抗性传播中起到了重要的作用 [ 90] ,sul2 基因通

常定位于较小的非接合型质粒或较大的可移动多

重抗性质粒上,质粒作为 MGEs 之一是 ARGs 水

平基因转移的重要途径。 Binh 等 [ 91] 研究表明,
aadA(氨基糖苷类抗性基因)与 IntI1 结合后其迁

移率会随着猪粪中重金属含量的增加而提高。 有

趣的是, Xu 等 [ 62] 也有相似的结论,在所有样品

中,sul1 与 IntI1 基因显著相关,表明 sul1 基因的

传播可以通过 IntI1 促进,IntI1 是主要的可传播

载体之一,与其他移动遗传元件相比,它特别适合

转移和传播抗生素抗性。

4　 农田土壤中重金属对细菌群落的
影响

4. 1　 重金属对细菌群落多样性的影响
　 　 细菌群落是土壤中最重要的类群,微生物对

土壤环境变化特别敏感,同时微生物群落结构也

是指示土壤重金属污染的重要指标,其丰度和多

样性与重金属存在显著相关性,能直接反映土壤

肥力以及土壤受重金属污染的程度。 重金属等污

染物随着农业活动进入土壤,通过不断累积造成

重金属污染,从而干扰微生物的生长、形态、代谢

和生态功能,改变土壤微生物群落的品种和结构,
且不同的微生物对不同种类与浓度的重金属具有

一定差异的耐受性。 早在 20 世纪 10 年代就有报

道称重金属污染对细菌群落结构会产生严重后

果,其中铅、镍、铬对土壤细菌群落多样性的抑制

作用尤为显著 [ 92] ,如今该结论通过大量的室内与

野外试验得到证实。 张雪晴等 [ 93] 指出,土壤微生

物多样性和酶活会随着矿区土壤重金属综合污染

的加重而降低。 湖南省株洲市长期遭受 Cd、Pb、
Zn、Cu 和 Cr 重金属综合污染的农田土壤,其中真

菌对长期重金属胁迫做出了响应,其 DGGE 图谱

中片段有显著的出现和消失,表示真菌群落多样

性的降低 [ 94] ;而且不同 Cr( VI) 浓度对微生物群

落多样性有明显影响,高 Cr( VI)浓度下的抑制效

果明显高于低 Cr( VI) 浓度,这与韩桂琪等 [ 95] 的

研究结论相同。 遭受重金属 ( Cu、Zn、Pb、Cr、Ni、
Cd)复合污染土壤中微生物的多样性与重金属浓

度有关,低重金属浓度增加细菌多样性、高浓度时

抑制多样性,同时微生物群落中的大多数代谢途

径和功能基因也被应激抑制。 白婧等 [ 96] 在被锑

污染的土壤中发现 Sb 的添加使油菜根际土壤中
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放线菌、绿弯菌和酸杆菌的丰富度降低,这表明

Sb 胁迫下会改变土壤细菌群落的结构,土壤肥力

和质量随 Sb 的增加而降低,土壤中微生物的多样

性减少。
4. 2　 重金属对细菌群落丰度的影响

　 　 付艳丽 [ 97] 选取 Cd 作为土壤目标污染物,发
现土壤中的 Cd 的添加会明显增加细菌门中拟杆

菌门、绿弯菌门和细菌属层面上鞘脂单胞菌属等

细菌的丰度。 低浓度(100 ~ 400
 

mg / kg)与高浓度

(800 ~ 1000
 

mg / kg)的 Zn 处理的土壤细菌群落特

征差异明显,低浓度的 Zn 会使得土壤群落结构相

似性更强,高浓度 Zn 处理对土壤群落结构的影响

更为显著,且在土壤中 Zn 含量的胁迫下,与诺卡

氏菌素、节杆菌等细菌丰度负相关,与鞘氨醇单胞

菌属等细菌丰度呈负相关 [ 59] 。 同样,Lee 等 [ 98] 发

现韩国遭重金属严重污染的西海岸河口土壤中,
由于土壤结构被破坏,其中的黑体菌门相对丰富

度与重金属含量浓度存在着显著的负相关关系。
吴玲 [ 99] 的研究也得出相似结论,其设置不同 Cd2+

浓度梯度的盆栽水稻土以研究水稻土样品中 Cd
含量与土壤细菌群落结构的潜在关系,发现纲水

平相对丰度前 10 位细菌群落主要受水稻土 Cd 含

量影响,水稻土中 Cd 含量显著影响放线菌纲、α-
变形 菌 纲、 生 氧 光 细 菌 纲、 拟 杆 菌 纲 细 菌; 在

160mg / kg 的水稻根系土中蓝细菌门在各细菌群

落中占比较高,是 Cd 污染水稻土中主要的细菌

群落,主要是由于蓝细菌门不仅对重金属 Cd 具

有一定的耐受能力,而且拥有在菌体中累积 Cd
的性质;浮霉状菌、硝化螺旋菌这两种菌门对土壤

中高浓度的 Cd 也具有较高的耐性,丰度显著上

升。 放线菌丰度与大部分重金属都呈正相关关

系,其对大部分金属都具有最强的耐受能力,放线

菌不仅能利用生物转化减少重金属毒性,还能够

利用各种各样的土壤养分与其他细菌群落共

生 [ 100] ,因此放线菌能够生存适应于绝大多数环

境。 此外,有研究表明,土壤环境中的耐药菌具有

对抗生素产生耐药性的特性,因此细菌群落中耐

药菌的生成可以作为 ARGs 的载体,驱动 ARGs
在食物链中传播扩散。

总体来说,长期遭受重金属污染的农田土壤

细菌从群落结构、数量、丰度与功能都可能发生显

著的变化与响应,当土壤中重金属的浓度较高时,
有些细菌数量会减少或绝灭,但耐重金属细菌数

量会增加并累积。 目前,关于长期重金属胁迫下

改变农田土壤微生物群落结构的多样性和丰度的

研究报道较少。 因此,探索长期暴露于重金属污

染的土壤微生物的功能,明确农田土壤中的优势

细菌群落,对于筛选重金属抗性细菌,更好地促进

重金属污染的生物修复和农业土壤的最有效利用

具有重要意义。

5　 总结与展望

　 　 综上,农田土壤中重金属的存在为抗生素抗

性提供选择压力,触发了更多 ARGs 的增殖;土壤

中细菌群落的丰度和多样性由于重金属的胁迫均

会发生显著变化,并作为抗生素耐药性的载体促

进微生物获得抗生素耐药性,加速 ARGs 在群落

内部及群落之间的扩散与传播。 然而现在的大多

数调查均落点于对 ARGs 的定量定性分析,关于

重金属和抗生素的复合污染的研究并不多。 因此

需要更深入地了解重金属对 MGEs 介导的 ARGs
水平转移过程影响的内在作用分子机制,深入剖

析复合污染对环境中 ARGs 传播的影响,以期为

重金属和 ARGs 所致危害的减轻及未来复合污染

相关研究的深入提供参考。
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