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摘 要：抗生素以其极低浓度即可特异性地抑制或影响微生物的生存、发育和生长，凭借其卓越的特性，已成为医

学、农业及畜牧业中举足轻重的组成部分。然而，抗生素的广泛应用亦引发了一系列环境健康与生态安全的潜在

风险。本文通过全面检索“地表水”“地下水”“河流”“湖泊”“海洋”“悬浮物”“沉积物”“抗生素”及“抗生素抗性基

因”等关键词，对水环境中抗生素与抗性基因的研究对象进行了详尽的统计分析。同时，本文还就抗生素的检测技

术、归趋路径、来源解析、风险评估，以及抗生素抗性基因的来源分析、检测方法、抗性机制和传播机制等研究现状

进行了简要的概述。此外，本文还对黄河流域抗生素与抗生素抗性基因的时空差异进行了初步分析，并在此基础

上，对黄河流域抗生素与抗性基因的治理研究提出了前瞻性的展望。期望通过本文的研究，能够为相关领域的学

者和决策者提供有价值的参考，共同推动抗生素与抗性基因治理研究的深入发展。
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Abstract：Antibiotics can specifically inhibit or affect the survival， development and growth of microorganisms 
at extremely low concentrations.  With their excellent properties， they have become an important part in medi⁃
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大量抗生素在自然水体中积累会造成严重的污染，抗生素残留被视为新兴的“伪持久性”环境污染物。这些污

染物不但导致细菌病原体中抗生素耐药性的传播，还会对水生态系统产生负面影响。抗生素污染已成为环境和公

共卫生领域的重大挑战之一。2023 年生态环境部公布了《重点管控新污染物名单（2023 年版）》，将抗生素作为新污

染物重点严格管控。李华教授团队的综述文章以黄河流域为研究对象，系统梳理了水环境中抗生素与抗性基因的

污染特征、迁移规律及风险机制，为流域污染防控提供了重要的科学依据。
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cine， agriculture and animal husbandry.  However， the widespread use of antibiotics has also caused a series of 
potential risks to environmental health and ecological security.  By comprehensively retrieving keywords such as 
"surface water" "groundwater" "river" "lake" "ocean" "suspended matter" "sediment" "antibiotics"， and "antibiotic 
resistance genes"， this paper conducts a detailed statistical analysis of the research objects of antibiotics and resis⁃
tance genes in the water environment.  At the same time， this paper also gives a brief and comprehensive over⁃
view of the current research status of antibiotic detection techniques， fate paths， source analysis， risk assess⁃
ment， as well as the source analysis， detection methods， resistance mechanisms and transmission mechanisms 
of antibiotic resistance genes.  In addition， this paper preliminarily analyzes the spatiotemporal differences of an⁃
tibiotics and resistance genes in the Yellow River basin and also puts forward， on this basis， a forward-looking 
prospect for the governance research of antibiotics and resistance genes.  It is expected that the research can pro⁃
vide valuable references for the related scholars and decision-makers in this fields in order to promote jointly the 
in-depth development of the research in antibiotics and resistance genes.
Key words：water environment； antibiotics； resistance genes； the Yellow River

0　引言

抗生素（ANTs）是一种能够以极低的浓度特异

性地抑制或影响微生物的生存、发育和生长的化合

物，被广泛应用于细菌感染的治疗和预防［1-2］。由于

其优异的特性，抗生素已成为医学、农业和畜牧业中

的重要部分［2］。然而，抗生素在治疗疾病和促进畜

牧生产的发展的同时也带来了环境健康和生态安全

的风险［4-5］。动物和人体无法充分吸收和代谢抗生

素，大量剩余的会排入环境中［6］。抗生素在不同环

境中的半衰期存在差异，在生物体内相对较短，在自

然环境中相对较长。此外，由于抗生素的使用量与

排放量大，容易在环境中出现“假持久性”现象，成为

高频检出的新污染物［7］。

一方面，抗生素的广泛应用提高了人们的健康

水平，但另一方面，过量使用的问题也愈发普遍［8］。

大量抗生素通过地表物质循环进入水环境［9-11］。残

留的抗生素会持续存在于水环境中，影响甚至损害

水中的微生物群落和水生生物［3-12］。而且，这些抗

生素会通过食物链参与循环，给人类健康和生态系

统带来较高风险［13-14］。另外，环境中抗生素的长期

残留还会诱导产生抗性基因（ARGs）以及耐药菌

（ARB）［15］，给全球健康带来严重威胁。

近年来，抗生素的环境问题逐渐引起了关注。

我国水环境中检测出的抗生素约有 68 种，污染物

浓度通常在 ng/L 到 μg/L 之间［16］。与国外相比，我

国抗生素的检出浓度和频率都偏高［15，17-21］，主要河流、

湖泊和水库中普遍出现抗生素类的污染［22-27］。全球

每年排放的抗生素数量庞大［28］，水生环境容易受到生

活废水、医疗废水和农业径流等污染源的影响［29］。

研究表明，抗生素对水生环境造成危害，影响了微

藻［30-33］、甲壳类［34-35］、鱼类［34，36-37］甚至两栖动物［38］的

营养水平，一些降解产物也表现出相同或更强毒

性［39］。迄今为止，几乎所有种类的抗生素及其相关

抗药基因均出现在各种水环境中［3，40-41］。

1　水环境中抗生素与抗生素抗性基因的研

究现状

1. 1　水环境中的抗生素

本综述深入分析了 Web of Science 核心合集数

据库（访问地址：https：//www. webofscience. com/）
中关于水环境中抗生素的文献数据。通过系统检索

“地表水”“地下水”“河流”“湖泊”“海洋”“悬浮物”

“沉积物”及“抗生素”等关键词，我们获得了迄今为

止共计 36 586 篇相关文献的详尽统计。

具体来看，这些文献涵盖了多个水环境领域：地

表水中的抗生素研究文献数量最多，达到 18 718 篇；

地下水、河流、湖泊、海洋、悬浮物及沉积物中的抗生

素研究文献量则分别为 87、6 242、4 852、2 465、150
和 4 072 篇。这一庞大的文献数据基础，不仅反映

了学术界对水环境中抗生素问题的高度关注，也揭

示了不同水环境领域研究热度的差异。

值得一提的是，最早关注水环境中抗生素问题

的研究可追溯至 1943 年，当时已有学者发表了关于

地表水中抗生素的研究成果。而相对较晚，直至

2003 年，才出现关于悬浮物与地下水中抗生素的文

献。这一时间线清晰地展示了学术界对不同水环境

领域抗生素问题的关注演变过程。

通过对 2000 年以来的文献数据分析（图 1），可
以发现学术界对流域中抗生素的研究关注度显著
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提升，甚至呈现倍数增长。具体来看，2000 年至

2008 年间相关研究数量较少，但自 2009 年起，文献

数量开始大幅增加，并于 2023 年达到峰值，全年发

表文献达 4 736 篇。尽管 2024 年文献量有所下降，

但整体趋势表明该领域仍受到持续且深入地关注。

1. 1. 1　抗生素的检测与归趋

由于抗生素性质各异且种类繁多，不同介质中

样品的提取方法也各不相同。水体样品通常采用固

相萃取柱进行富集和洗脱，这种方法操作简便且有

机溶剂消耗少，因而在水环境抗生素研究中广泛应

用［42-44］。对于固体中的抗生素，则多使用 EDTA-
McIlvaine 溶液超声提取，随后通过固相萃取小柱

（HLB）小柱萃取，再进行浓缩和定容［45-48］。

抗生素在水相与沉积相之间的迁移和转化过程

会影响其持久性和稳定性［49-50］。为深入研究其分布

和迁移行为，研究者常用分配系数（Kp）表征化合物

的分配状态［15，47，51-52］。这一参数对抗生素迁移过程

的解析具有重要意义［53-55］。研究表明，中国水体中抗

生素的分配系数差异显著，其中喹诺酮类（QNs）和
大 环 内 酯 类（MLs）普 遍 较 高［46，48，53，56］，四 环 素 类

（TCs）也表现出较高的分配系数［46，52-53，56］，而磺胺类

（SAs）和氯霉素类（CAs）则相对较低［46，48，56］。这种

差异不仅与抗生素的化学性质有关，还受流量、季节

变化、水体温度等环境因素的影响［57-58］。传统 Kp计

算通常基于 Kow（辛醇-水分配系数）［15，59］，但实际研

究中 Kp受多种因素影响，常表现出较大波动［45-46，53］。

抗生素在流域水环境中的分配系数受多种因素

影响，包括沉积物的机械组成、酸碱度、有机碳含量、

金属含量和离子强度等环境因子和抗生素自身性

质［48，52-53，56］。一些研究通过回归分析建立了抗生素

分配系数与沉积物理化性质之间的线性模型［60］，发

现沉积物性质对某些抗生素的分配影响显著，而其

他抗生素的分配则更易受环境因素干扰，导致模型

准确性较低［53］。此外，通过拟合 logKoc（标准化分

配系数）与 logKow 和分子量，研究发现 Kp与 logKow
及分子量呈线性关系［52］。然而，这些模型通常仅关

注沉积物的部分参数［49，54-55，58］，而实际环境中水体的

理化因子对抗生素分配同样具有重要影响。

1. 1. 2　抗生素的来源解析

确定抗生素的来源对于评估其危害和制定治理

策略至关重要。早期研究通过分析抗生素的用途，

使用相关性分析法以及主成分分析法（PCA）进行

定性源解析［4，61-62］。随着研究的不断进展，对来源的

分析要求逐渐提高，除定性外，定量也受到越来越多

的关注。正矩阵因式分解（PMF）受体模型、Unmix
和化学质量平衡（CMB）模型是比较常用的定量模

型［63］。CMB 法有对原配置文件的需求［64］，Unmix 模

型需依赖大量的样本分析来揭示来源信息［65］。相

比之下，正矩阵因式分解受体模型在计算过程中要

求考虑源贡献结果的非负性与变量的不确定性，使

其结果可信度更高［4，66］。此外，PMF 可以对每种污

染源类型的贡献进行定量［67-69］，因此获得了广泛的

应用［70］。

PMF 模 型 早 期 主 要 用 于 大 气 污 染 的 源 解

析［71-72］。近年来，PMF 模型在污染物来源解析研究

中得到了广泛应用［73］。Yu 等使用 PMF2 和 PMF3
模 型 对 长 江 口 多 环 芳 烃 的 时 空 分 布 进 行 了 分

析［4，74］。Men 等使用 PMF2、PMF3 模型分析了北京

市污染物的来源解析问题［75］，近年来，PMF 模型已

广泛应用于流域抗生素来源解析研究中，Wang 等

人通过 PMF 分析了汾河中抗生素的污染来源，结果

表明汾河的抗生素污染主要有 6 个来源，其中制药

废水贡献最大（30%），其次是牲畜排放（22%），并

且不同来源的耐药风险差异显著［76］。

1. 1. 3　抗生素的风险评估

随着抗生素残留造成的危害越来越大［77］，如何

评估抗生素带来的风险显得尤为重要。生态风险评

价是一种对有毒污染物可能造成的生态危害进行量

化和评估的关键技术，其中，熵值法（RQs）在研究中

被广泛应用，该方法常用于评估单一化学物质的毒

理效应［78］。在评价抗生素的生态风险时，也常使用

风险熵值法［79］，根据 RQs 的不同值来划分风险等

级：RQs<0. 1 表示低风险，0. 1—1. 0 表示中风险，

图图 11　2000年至 2024年水环境中抗生素的文献量/篇
Figure 1　The number of literatures on antibiotics in the 

water environment from 2000 to 2024
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而 RQs>1. 0 则表示高风险。不同季节的抗生素生

态风险差距悬殊，寒冷季节的风险较高［7，52，62］。目

前，研究主要聚焦于抗生素对水生生物的毒性效应，

不同种类的抗生素与不同生物之间的毒性差异

显著［10，81-82］。

预测无效应浓度（PNEC）是地表水生态安全风

险评估的阈值［22，83］，PNEC 值与风险水平直接相

关［84-86］，目前有多种方法用于计算推导 PNEC 值，如

物种敏感性分布（SSD）法［87］和评估因子（AF）法［88］。

AF 法是一种常用的手段，它根据对低等水生生物

的毒性数据进行计算［89-90］，可能导致其评价结果有

其缺陷。SSD 法近年来广泛应用于计算基准值，该

方法通过整合多种物种在相同污染物暴露条件下的

毒性数据，运用物种敏感度分布曲线对污染物在特

定浓度下对生物的损害比例进行估算［14，23］，尽管在

抗生素的应用上还相对较少，但它提供了一种更为

全面的风险评估方法。

1. 2　水环境中的抗性基因

抗生素的输入和残留会对水体中的微生物施加

选择性压力［91］，从而加速抗生素耐药菌和 ARGs 的
增殖、传播和积累［24，92］。本综述针对水环境中抗性

基因的文献量展开了统计工作。经检索，总共获取

到 8 549 篇相关文献。其中，河流中的 ARGs 研究文

献量最多，达到 2 650 篇，地表水、地下水、湖泊、海

洋、悬浮物以及沉积物中的抗性基因文献量分别为

2 547、23、944、731、42 和 1 612 篇。相较于抗生素相

关文献，抗性基因的文献量有所减少，仅为抗生素文

献量的 23%。

在这些文献中，最早发表的关于水环境中 ARGs
的研究是 1984 年针对地表水与河流中的 ARGs 开

展的研究。而关于悬浮物中抗性基因的文献发表时

间较晚，数量也最少，于 2009 年才得以发表。由此

可见，学者们较早将关注点放在地表水与河流中的

ARGs上，对悬浮物中 ARGs的研究起步相对较晚。

本综述还对 2000 年以来的抗性基因相关文献

量进行了统计与研究（图 2）。从图中能够看出，自

2000 年起，人们对流域中抗性基因的关注先是上升

后趋于下降。2000 年至 2008 年期间，人们针对流域

中 ARGs 的研究相对匮乏。自 2009 年起，有关流域

中 ARGs 的文献量显著上升，这一趋势十分明显。

整体而言，其趋抗生素的趋势相似，但 ARGs 研究在

2022 年达到最多的 1 156 篇文献的高峰后，文献量

开始出现下降。

1. 2. 1　抗性基因的检测

环境中 ARGs 的检测对于研究其在环境中的分

布与传播模式至关重要。目前，环境介质中 ARGs
的研究方法主要分为两类。

第一类检测方法主要包含两种技术路径［25］：其

一是基于传统微生物培养的生物抑制法，其二是运

用分子生物学原理的现代检测技术［93］。传统细菌

培养法通过选择合适的培养基对环境介质中的细菌

进行培养和分离，利用抗生素药敏试验获得 ARB，

并通过平板计数法计算其数量，以分析样本微生物

群落中 ARB 的丰度及分布特征［94］。尽管传统培养

法在细菌耐药性研究中发挥了重要作用，但由于操

作复杂、通量低且可培养细菌数量极少，可能导致对

环境中 ARB 总量的判断产生误差，从而影响对其抗

性水平的评估［95］。

第二类研究方法主要依托分子生物学技术，涵

盖了多种检测手段，如 PCR 及其衍生技术［96-97］，包

括 qPCR 和 HT-qPCR 等［98-99］，此外还涉及宏基因组

学分析［100］等。这些分子生物学技术因不需要进行

细菌培养，操作简便且准确性高，被广泛用于 ARGs
的研究中。PCR 与其衍生技术虽能揭示水环境中

部分抗生素抗性基因及可培养微生物群落的信息，

但其检测范围有限，难以全面反映 ARGs 和微生物

群落的整体特征［95，101］。宏基因组学可以直接进行

提取并克隆微生物群落的 DNA，实现了对基因组的

全面分析［102］，并且克服了引物可用性有限、扩增过

程中的偏差及环境样品中酶抑制剂导致的假阴性结

果等问题［101］，提供环境介质中 ARGs的全面特征。

图 2　2000年至 2024年水环境中抗生素抗性基因的

文献量/篇
Figure 2　The number of literatures on ARGs in the water 

environment from 2000 to 2024
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1. 2. 2　抗性基因的抗性机制与传播机制

细菌对抗生素的耐药性机制主要分为两类：固

有抗性和获得性抗性。固有抗性是指细菌因自身结

构或功能特性对特定抗生素产生的抗性能力［103］。

获得性抗性是指细菌还可以通过染色体基因突变和

水平基因转移获得的抗性能力［104］。其抗性机制主

要包括以下四类［105-106］。

（1）外排泵：通过外排泵将抗生素排出细胞［107］。

（2）灭活：通过酶促反应水解或修饰抗生素结

构，使其失去活性［108］。

（3）修饰靶点：通过改变药物靶点，使抗生素无

法结合。

（4）改变细胞膜通透性：下调膜孔蛋白表达，降

低外膜通透性，阻止亲水性抗生素进入细胞［109］。

ARGs 的 传 播 途 径 主 要 包 括 垂 直 基 因 转 移

（VGT）和水平基因转移（HGT）［26，110-113］。VGT 通

过细胞分裂将基因从亲代传递至子代［110］，HGT 通

过可移动基因元件（如质粒、整合子和转座子）实现

基因在不同微生物间的传播［27，111］，主要途径包括接

合、转导和转化［28，114-115］。这一过程促进了 ARGs 在
多种微生物间的交换，甚至传播至致病菌［116-120］，导

致抗性基因在环境中的广泛扩散。

1. 3　环境因子与抗生素及抗性基因的关系

研究表明，微生物群落、抗生素的残留以及温

度、酸碱度、溶解氧、碳、氮、磷等环境因子抗生素都

会影响 ARGs在环境中的生长生存和传播［29，117］。抗

生素的过量生产和使用形成了选择性压力，这是促

使 ARGs 发生水平基因转移的关键因素［121-123］。环

境因子可能通过改变 ARB 群落结构，进而影响

ARGs 的传播。此外，选择性压力的增强加速了细

菌获取 ARGs 的过程，从而进一步推动了 ARGs 的

扩散［99，117，124-125］。

2　黄河流域研究现状与展望

2. 1　研究现状

黄河流域抗生素浓度总体呈现出显著的空间差

异。在人口密集、经济发达的城市河段，抗生素种类

和浓度均较高［126-127］。而在上游人口稀少、工农业活

动较少的区域，抗生素浓度则相对较低［138］。这种空

间分布特征与抗生素抗性基因的分布模式密切相

关［127-128］。这种空间分布特征与抗生素抗性基因的

分布模式密切相关［127，129-130］。为高抗生素使用量为

微生物产生和传播抗性基因提供了更多机会［131-132］。

此外，抗生素浓度还表现出季节性变化［133］。雨

季时，地表径流将土壤和污水中的抗生素带入黄河，

导致水体中抗生素浓度上升［134］。旱季则因河流流

量减少，抗生素稀释作用减弱，浓度可能维持或小幅

度升高，抗生素 ARGs 的丰度也会随之波动［135］。夏

季温度升高，微生物代谢活动增强，可能增加基因水

平转移的频率，从而提升 ARGs 丰度［136-138］。寒冷季

节微生物活动减缓，抗性基因丰度则相对较低［131］。

2. 2　展望

黄河流域作为中国的主要河流之一，对抗生素

和抗性基因的流域性污染防控具有重要意义，可以

通过以下几个方面的研究，从而加强黄河流域抗生

素的管控。

（1）深入研究抗性机制：需要进一步深入研究黄

河流域耐药性产生的分子机制。例如，探究不同种

类抗生素在黄河流域特定微生物中的作用靶点，以

及微生物如何通过基因调控来产生抗性。这有助于

更精准地预测抗性基因的产生和传播，为抗生素与

抗性基因的管控提供理论依据。

（2）多介质环境研究：加强对黄河流域抗生素

和抗性基因在多介质环境中的交互作用研究。目前

的研究多集中在单一介质，而实际上它们在不同介质

之间存在复杂的交换和转化关系。例如，研究抗生素

在水体和土壤之间的迁移转化过程中，抗性基因的

传播规律以及对不同介质中生物群落的综合影响。

（3）长期生态风险评估：开展黄河流域抗生素和

抗性基因的长期生态风险评估。由于它们对生态系

统的影响是一个周期比较长的过程，需要建立长期

监测体系，评估其对生态系统的影响。
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