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[摘  要] 再生水回用是缓解水资源短缺的有效途径,但同时再生水也会携带大量的抗生素(antibiotic,ATs)、

抗生素耐药细菌(antibiotic resistant bacteria,ARB)和抗性基因(antibiotic resistance genes,ARGs)进入受纳河

流中。研究表明再生水可改变其下游水和沉积物中微生物群落的组成,并且使其下游水和沉积物中的

ARGs和移动遗传元件(MGEs)的丰度显著增加,增加了ARGs的暴露和风险。本文综述了现有关于再生水

受纳河流中ARGs的赋存状况,分析了ARGs在受纳河流中的时空分布特征和影响因素,并对今后再生水

受纳河流中ARGs污染研究进行了展望。 
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[Abstract] Reuse of reclaimed water is an effective way to alleviate water shortage, but at the same time, 

reclaimed water will also carry a lot of antibiotics (ATs), antibiotic resistant bacteria (ARB) and antibiotic 

resistance genes (ARGs) entered the receiving river. Studies have shown that regenerated water can change the 

composition of microbial communities and significantly increase the abundance of ARGs and mobile genetic 

elements (MGEs) in the water and sediment downstream, increasing the exposure and risk of ARGs. In this 

paper, the existing status of ARGs in reclaimed water receiving rivers is reviewed, the temporal and spatial 

distribution characteristics and influencing factors of ARGs in reclaimed water receiving rivers are analyzed, and 

the future research on ARGs pollution in reclaimed water receiving rivers is prospected. 
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由于多年来抗生素的大量使用并不断排放进入环境中,导致了

细菌获得了抗生素耐药性并广泛传播、迁移和扩散[1]。研究发现越

来越多的微生物携带多种抗性基因[2],环境中的多重耐药菌也越来

越多,这将会导致人类面临用药无效的局面。此外,由于抗生素在人

和动物体内不能完全被代谢和吸收,所以抗生素经使用后仍然有超

过70%的抗生素排出,导致医疗废水[3]、畜禽养殖废水[4]、水产养殖废

水[5]和生活污水[6]等废水中含有抗生素(antibiotic,ATs)、抗性基因

(antibiotic resistance genes,ARGs) 和 耐 药 菌 (antibiotic 

resistance bacteria,ARB),这些废水经过城镇排水管网汇集进入

污水处理厂中。在污水处理厂中不仅可能由于选择压力会产生新的

ARGs[7],ARGs还能通过垂直传递(vetical gene transfer,VGT)或水

平基因转移(Horizontal Gene Transfer,HGT)[8]高速传播,污水处理

厂是环境中ATs和ARGs重要的汇集地[9]。 

然而现有的污水处理厂并未设有去除ATs和ARGs的工艺,传统

的污水处理工艺旨在去除固体、氮磷等营养物质和有机物,现有研

究表明,现行深度处理工艺还不能将污水中的ATs、ARGs和ARB完全

去除[10],ARGs及ARB在污水处理厂出水和活性污泥中都能被检测出

来[11],因此再生水中还仍存在一定浓度的ARB和ARGs[12],当其排放

进入受纳河流中,加大了河流生态健康风险。现有研究初步探明了

再生水受纳河流中ARGs的赋存状况,但这些研究往往只针对于某

一具体河流,缺乏多维度的比较分析。因此,本文结合近年相关文

献综合分析了再生水受纳河流中ARGs的时空分布特征和影响因素,

以期为再生水受纳河流中ARGs污染控制、河流管理提供参考,对于

保护地表水河流生态系统以及促进可持续发展具有重要意义。 

1 抗生素抗性基因的分类及来源 

ARGs作为一种新污染物,是指微生物基因组上编码抗生素

或其他抑菌药物抵抗性的基因,环境中常见的ARGs种类主要包

含四环素类、多耐药类、磺胺类、喹诺酮类、大环内酯类、氨
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基糖苷类、氯霉素类和β-内酰胺类。环境中ARGs的来源包含内

在抗性和获得性抗性,其中内在抗性是指细菌可通过随机突变

或表达携带ARGs原型或平时没有表达的ARGs的DNA片段而获得

抗性[13],目前存在一些研究表明在未受人类活动影响的自然环

境中也存在ARGs和MGEs,例如D’Costa等在3000年前的冻土中检

测到了多种ARGs[14],而获得性抗性是指在人类平时的生产生活

中,在医疗、畜禽养殖及水产养殖等行业中过度使用抗生素,其

残留物排放进入环境介质当中诱导ARGs产生与传播。Sara等[15]

在医院废水中检测到了较高的ARGs丰度,Pan等[16]在短期使用

的养猪场发酵床材料中检测到了大量的ARGs和MGEs,Li等[17]研

究了微咸水养殖沉积物中ARGs的流行情况并发现微咸水养殖是

ARGs的储存库。此外,动物粪便、人类生活污水以及WWTPs排放

的再生水也是自然环境中ARGs的重要来源[18]。 

2 再生水受纳河流中抗生素抗性基因的时空分布特征 

已有研究表明,污水处理厂出水可改变下游水体和沉积物

中细菌群落的组成[19],显著增加下游水体和沉积物中的

ARGs(如sul1、tetA、qnrS)和1类整合子(intl1)的丰度[15,19]。

已有研究表明,污水处理厂出水对受纳河流中ARGs的增殖有很

大贡献[20]。值得注意的是,再生水对受纳河流水和沉积物的影

响有所不同,Wu等[21]研究了再生水对其受纳河流湟水河水和沉

积物中抗生素抗性组分的贡献,结果表明再生水显著增加了河

水中ARGs和MGEs的多样性和丰度,但对沉积物中抗生素抗性组

分的影响较小。 

再生水受纳河流中的ARGs具有一定的沿程分布规律,尤其

是在较为明显的污染源附近河段,如WWTPs上下游。Wu等[22]的研

究表明城市污水处理厂尾水进入淀浦河后导致水中的ARGs丰度

显著增加,且受纳河流水中ARGs丰度呈中游>下游>上游。Marti

等[19]研究了11种ARGs在特尔河中的生物膜和沉积物中的赋存

情况,结果表明在WWTPs下游0.1km采集的生物膜样品中ARGs的

相对丰度显著增加,且上游和下游样品中的微生物群落结构和

组成存在显著差异。Sara等[15]研究了医院和WWTPs尾水受纳河

流中各种抗生素和ARGs的污染水平,发现WWTPs下游水样中

ermB、qnrS和sul1的丰度显著高于上游水样。Zhang等[23]研究

了潮白河中磺胺类抗性基因(SRGs)和intl1的分布情况,结果显

示在再生水补给点检测出了sul1、sul2和intl1的 高绝对丰度,

而且在8km以外的偏远地区也有较高的丰度。Lee等[24]对瑞士两

条再生水受纳河流中ARGs的赋存特征进行了研究,结果表明

ARGs丰度在WWTPs排放口下游短距离(2~2.5km)内迅速下降。

Sabri等[25]研究了荷兰的再生水受纳河流Grote Beerze河水和

沉积物中ARGs的时空分布特征,结果表明再生水排放显著增加

了受纳河流中ARGs的含量,且ARGs在WWTPs排水口下游20km的水

和沉积物中仍持续存在。Zou等[26]研究了西安的两条再生水受

纳河流沉积物中ARGs和毒力因子(VFs)的赋存规律,结果表明两

条河WWTPs下游0.5km处检出ARGs和VFs的丰度均高于WWTPs排放

口处。张宁[27]研究了再生水受纳河流潮白河顺义段中的ARGs分

布规律,结果表明再生水补水点水中目标ARGs总绝对丰度均高于

同季度其余沿程采样点水中目标ARGs总绝对丰度。 

再生水受纳河流中的ARGs赋存特征具有明显的季节性差

异。季节的影响取决于污染源、采样周期(降水和温度的变化)、

抗生素的使用、地理位置和水动力条件[25]。在Zhang等[23]的研

究中,潮白河中磺胺类ARGs绝对丰度的季节变化顺序为夏季>秋

季>春季>冬季。在张宁[27]的研究中,夏秋两季再生水受纳河流

水中ARGs丰度显著高于春冬两季。Yu等[28]研究了季节性降雨对

再生水受纳水体沙河水库和清河中的胞内和胞外ARGs(iARGs和

eARGs)的影响,结果表明枯水期eARGs的绝对丰度比iARGs高出

一个数量级以上,iARGs的绝对丰度在丰水期显著增加。在Sabri

等[25]的研究中,受纳河流水和沉积物中ARGs的浓度在不同月份

之间变化了1~3个数量级,且除了tetW外,冬季所有检测的ARGs

丰度相比于夏季都略有下降。 

3 再生水受纳河流中抗生素抗性基因时空分布的影

响因素 

再生水受纳河流中的ARGs分布规律受人类生产生活、生物因

素和其他环境因子的影响。WWTPs是连接人类活动与自然环境的纽

带,收集人类社会各方面的污水和废水,并且其处理后的再生水中

还残留一定含量的抗生素、ARGs、营养物质和金属元素等等,这些

污染物质排放进入受纳河流中会显著影响ARGs的增殖传播。 

再生水受纳河流环境中生物因素对ARGs的赋存具有重要影

响,如微生物群落和MGEs,MGEs可通过转导、转化和接合等方式

将ARGs在不同的微生物种群之间相互传播。Zou等[26]的研究表

明,再生水受纳河流中微生物群落结构的变化是ARGs和VFs丰度

及多样性的主要驱动因素。在Zhang等[23]的研究中,磺胺类ARGs

与intl1具有显著相关性,表明磺胺类ARGs传播存在潜在风险。

Yu等[28]的研究表明受纳河流和水库系统中iARGs的相对丰度与

细胞内移动遗传元件(iMGE)呈极显著相关,且沙河水库中的

eARGs与eMGEs的相对丰度之间的相关性极为密切。在Wu等[21]的

研究中,tnpA表现出促进ARGs传播的潜力 大,并且与多种ARGs

具有极显著相关性。 

除了人类生产生活、生物因素以外,其他环境因子对再生水

受纳河流中ARGs的增殖传播也具有一定的相关性,如河流水及沉

积物的常规理化指标(温度、pH和电导率等)、无机组分(氮和磷营

养盐)和有机组分(DOM和TOC等)。在Zhang等[23]的研究中,磺胺类

ARGs相对丰度与大部分环境因子呈正相关,与pH呈负相关,TP、TN

与磺胺类ARGs绝对丰度的相关系数分别为0.579~0.860和

0.580~0.755,且磺胺类ARGs与环境因子之间的相关性存在季节性

差异。WWTPs下游ARGs的赋存与NH4+-N相关,而上游ARGs的赋存与

浊度、悬浮物和季节因素(如UVA辐射和大型植物的存在)相关。在

Yu等[28]的研究中,环境梯度(水文梯度、水质梯度和人为污染水平)

和季节性降雨显著影响DOM组成,而DOM组成与iARGs和eARGs亚

型呈显著相关。Zou等[26]的研究表明再生水受纳河流沉积物中

的TOC和NH4+-N含量对ARGs丰度具有显著影响。 

4 结论与展望 

再生水排放使WWTPs下游水体和沉积物中的ARGs丰度显著
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增加,人类生产生活、生物因素以及其他环境因子(河水及沉积

物的理化性质)是影响再生水受纳河流中ARGs赋存特征的主要

因素。未来研究可以从微观层面探究环境因子是如何影响ARGs

在再生水受纳河流中的赋存,可结合宏基因组、宏转录组和宏蛋

白组对ARGs的增殖传播进行更深入的研究。 
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