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主持人语：我国畜牧业每年生产 1.5亿多 t肉蛋奶，在保障肉食品供给、提高人民生活质量做出

巨大贡献的同时，也产生约 38亿 t畜禽养殖废弃物，若处理不当，将造成较大的环境污染。在习总

书记“宁要绿水青山，不要金山银山；绿水青山就是金山银山”的绿色发展理念指引下，国家出台了

一系列治理畜牧业养殖污染的政策法规并投入大量资金，经过近几年的攻坚克难，农业面源污染得

到了有效治理，生态环境明显好转，但全面实现养殖废弃物的资源化和高值化利用还有很长的路要

走。主要表现在生物转化技术还不成熟、处理成本居高不下、产品利用率不高、产品多元化有待提

升等问题。因此，开展畜禽养殖废弃物高效生物转化调控机制研究和废弃物高值资源化利用新产

品研发是当务之急，本刊特组织“畜禽养殖废弃物资源化利用”专题，刊发综述和研究论文共 15篇，

内容涉及畜禽养殖废弃物肥料化、饲料化、能源化，臭气净化，以及碳氮减排等资源化利用和无害化

处理技术与应用，以期抛砖引玉，引发更多讨论和重视。

养猪废水处理工艺对耐药基因迁移影响研究进展
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摘要 生猪养殖是环境中抗生素耐药基因（antibiotic resistance genes，ARGs）的重要来源之一，而养猪废水

的排放是ARGs进入环境的主要渠道。目前，养猪废水中ARGs排放所导致的环境效应尚不明晰，同时，不同养

猪废水处理工艺对于ARGs去除的相关研究尚处于起始阶段，需要进行更加深入、细致的研究，以及探索减少养

猪废水中ARGs丰度的养殖废水处理方法。本文综述了养猪场内ARGs从产生到进入环境的过程以及当前

ARGs污染情况和研究现状，从不同的污水处理法（厌氧生物处理法、好氧生物处理法、物理化学法、人工湿地

法）出发，重点介绍养猪场污水处理工艺中ARGs的分布和去除效果，认为物理化学法是消减养猪废水中ARGs
污染问题最具前景的处理方式。最后，基于目前养猪废水处理工艺在去除ARGs存在的不足，提出了优化处理

工艺措施并强化各工艺间ARGs监测的可行性建议。
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为预防动物疾病和保证动物产品稳产高产，畜

禽养殖业广泛使用抗生素。然而，抗生素的使用会

使细菌产生耐药基因，养殖废弃物是导致环境中抗

生素及耐药基因污染的重要来源之一。到 2050年，

预计全世界每年将有 1 000万人因抗生素耐药性而

死亡，卫生部门经济负担将高达 100万亿美元［1］。

我国是世界上最大的生猪生产国，养猪场每年产生

大量含抗生素耐药基因（antibiotic resistance genes，
ARGs）的废水［2］。污水处理系统是养猪场必不可

少的环保设施，然而，当前养猪场污水处理系统多

为降低有机物（化学需氧量）、氨氮等污染物而设

计，对于残留 ARGs 的污染问题尚未引起足够

关注［3］。

生猪肠道中微生物受到抗生素压力胁迫发生基
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因突变而产生的ARGs，可通过水平基因转移和垂直

基因转移 2种方式促使细菌耐药性发生转移，导致

ARGs类环境问题不断产生［4］。含ARGs的废水进

入到污水处理系统后可随废水排出进入水、空气和

土壤环境中，进而通过呼吸作用和食物链对人类产

生危害。养猪场内抗生素转移传递方式如图 1所示。

不同类型的抗生素以及污水处理方式使得细菌中抗

生素耐药性有所差异。携带ARGs的可移动遗传元

件也可在动物和人类之间的不同肠道微生物群之间

进行传播［5］。在复杂环境体系中，细菌间会相互影

响，如一些敏感细菌可与耐药细菌相互作用而共

存［6］。因此，水样环境越复杂越难以调查废水中

ARGs的作用方式。笔者针对养猪废水处理工艺中

ARGs污染问题，结合国内外最新文献报道，阐述生

猪养殖场内ARGs污染情况，介绍养猪废水处理工艺

的几种关键方法，以期为养猪废水处理工艺去除

ARGs提供技术参考，促进我国生猪养殖绿色可持续

发展。

1 生猪养殖场耐药基因的产生

1.1 生猪肠道内抗生素及抗性基因的产生

在生猪养殖过程中，抗生素的长期使用，导致

ARGs的出现和耐药菌的增加。生猪肠道微生物群

作为ARGs的潜在储存库已逐渐引起人们关注［7］。

生猪肠道微生物能维持宿主代谢稳态，保障多种生

理、神经和免疫功能。生猪肠道微生物相互作用会

影响微生物群落的功能和结构，如真菌可以影响细

菌生长，噬菌体能够调节细菌的多样性，但目前关于

ARGs的研究主要集中于细菌，对真菌、病毒等微生

物的研究则相对较少［8］。为了促进生猪生长，常在饲

料中添加抗生素，饲料中抗生素添加剂量一般在

2.5~125 mg/kg［9］，然而 30%~90%的抗生素不能被

生猪肠道吸收而被直接以粪便排出，同时ARGs也随

着耐药菌一起排出并进入环境，从而进一步对ARGs
的产生造成选择性压力［10］。

国内很多学者在生猪肠道中检测出ARGs［11］，
在生猪肠道中含有大量微生物菌群，其数量超过宿

主细胞。抗生素的使用会使生猪肠道内微生物群发

生紊乱，例如，在生猪保育期和生长期使用抗生素会

导致肠道微生物生态失调，与对照组相比，使用泰乐

菌素的生猪肠道中乳酸杆菌和醋杆菌属占有较大的

丰度［12-13］。生猪肠道微生物群中的病原体，具有向

人类传播抗生素耐药性潜力［12，14］。针对复杂的肠道

微生物群，消减生猪养殖系统中ARGs丰度可从以下

几个方面入手：从源头控制并且加强用药监督；在饲

料中添加抗生素替代品（如益生元、有机酸、抗菌肽

和杆菌肽）改善肠道健康，使生猪保持良好的肠道菌

群；通过接种疫苗，刺激宿主利用自然防御系统产生

免疫力来保障成本和免疫疾病［12，15-16］。

图1 抗生素在养猪场内传播路径

Fig.1 Transmission routes of antibiotics in swine farms

1.2 生猪养殖环境中抗生素及抗性基因分布

养猪场废水的排放导致环境中ARGs丰度和多

样性增加，进而影响地表水和土壤中微生物生态［3］。

养猪废水的抗生素含量与饲料、喂养模式、养猪场

的规模以及养猪场的地理位置有关。生猪肠道吸

收抗生素的能力较差，抗生素常以粪便形式进入

生猪养殖环境［17］。猪粪中富集的抗生素，如土霉

素含量高达 5 175.3 μg/kg，远高于饲料中的含量

（152.7 μg/kg）［18］。

养猪废水中的 ARGs，除了环境中已经携带

ARGs的微生物，其余均来源于养猪场内生猪体内的

微生物。生猪养殖环境中残留抗生素又会造成选择

性压力，诱导微生物发生突变，使不含ARGs的微生

物产生耐药性。养猪场内的ARGs的分布如表 1所
示，在养猪场内能够检测到大量的ARGs，其中主要

是四环素类ARGs（tetO、tetM、tetC和 tetQ）和磺胺类

ARGs（sul1和 sul2）。ARGs广泛分布于猪舍的各个

位置，甚至地下水中也能检测到ARGs的存在。在丰

度方面，Gao等［19］调查养猪场内井水耐药基因丰度，

其平均值高达 5.27×107 copies/L。这些耐药基因会

随着废水水平基因转移到受纳环境中。Mu等［20］调

查了北方某养猪场附近的土壤，发现磺胺类ARGs
（1.3×109~2.6×109 copies/g）在ARGs中最普遍，占

总样本约 70%。养猪场空气中生物气溶胶也含有大

量致病菌和潜在ARGs宿主，这些生物气溶胶可远距

离传播到外部环境，对公众健康带来重大潜在

风险［21］。

生活在养猪场环境中的工人肠道微生物菌群失

调风险较高，可能影响人体健康。据报道，相对于肉

鸡养殖场，生猪养殖户粪便中ARGs含量更高［22］。

生猪养殖废弃物的不规范处理和排放将导致周围

水、土壤和大气等环境受到严重污染。特别是ARGs
这种不同于其他化学污染物的特殊污染物，一旦产

生，很难控制和清除，并且ARGs在养猪环境中具有

可持久性、会在环境中发生迁移和转化，具有比抗生

素更严重的危害性。

2 不同废水处理工艺的耐药基因

迁移

当前我国生猪废水传统处理设施（如格栅、固液

分离机、沉淀池、序列间歇式活性污泥反应器、人工

湿地等），未应用于处理抗生素耐药基因和抗生素耐

药细菌（antibiotic resistant bacteria，ARB）［25］，处理后

废水仍含有各种ARGs和ARB，尤其是规模化养猪

场废水处理后，其ARGs需要引起足够关注。这些传

统设施由于水力停留时间较短，以及生物生长和遗

传交换会导致ARGs进一步增殖。大部分污水处理

厂处理的废水仍存在微生物密度过高以及抗生素残

留等特点，通常能检测到较高水平的 β-内酰胺类、大

环内酯类、多药类、四环素类、磺胺类、喹诺酮类和氨

基糖苷类等常见抗生素［26-27］，这会促进基因水平转

移和抗生素耐药性产生。我国养猪废水主要处理方

表1 生猪养殖环境中ARGs分布情况

Table 1 Distribution of ARGs in swine breeding environment
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1.2 生猪养殖环境中抗生素及抗性基因分布

养猪场废水的排放导致环境中ARGs丰度和多

样性增加，进而影响地表水和土壤中微生物生态［3］。

养猪废水的抗生素含量与饲料、喂养模式、养猪场

的规模以及养猪场的地理位置有关。生猪肠道吸

收抗生素的能力较差，抗生素常以粪便形式进入

生猪养殖环境［17］。猪粪中富集的抗生素，如土霉

素含量高达 5 175.3 μg/kg，远高于饲料中的含量

（152.7 μg/kg）［18］。

养猪废水中的 ARGs，除了环境中已经携带

ARGs的微生物，其余均来源于养猪场内生猪体内的

微生物。生猪养殖环境中残留抗生素又会造成选择

性压力，诱导微生物发生突变，使不含ARGs的微生

物产生耐药性。养猪场内的ARGs的分布如表 1所
示，在养猪场内能够检测到大量的ARGs，其中主要

是四环素类ARGs（tetO、tetM、tetC和 tetQ）和磺胺类

ARGs（sul1和 sul2）。ARGs广泛分布于猪舍的各个

位置，甚至地下水中也能检测到ARGs的存在。在丰

度方面，Gao等［19］调查养猪场内井水耐药基因丰度，

其平均值高达 5.27×107 copies/L。这些耐药基因会

随着废水水平基因转移到受纳环境中。Mu等［20］调

查了北方某养猪场附近的土壤，发现磺胺类ARGs
（1.3×109~2.6×109 copies/g）在ARGs中最普遍，占

总样本约 70%。养猪场空气中生物气溶胶也含有大

量致病菌和潜在ARGs宿主，这些生物气溶胶可远距

离传播到外部环境，对公众健康带来重大潜在

风险［21］。

生活在养猪场环境中的工人肠道微生物菌群失

调风险较高，可能影响人体健康。据报道，相对于肉

鸡养殖场，生猪养殖户粪便中ARGs含量更高［22］。

生猪养殖废弃物的不规范处理和排放将导致周围

水、土壤和大气等环境受到严重污染。特别是ARGs
这种不同于其他化学污染物的特殊污染物，一旦产

生，很难控制和清除，并且ARGs在养猪环境中具有

可持久性、会在环境中发生迁移和转化，具有比抗生

素更严重的危害性。

2 不同废水处理工艺的耐药基因

迁移

当前我国生猪废水传统处理设施（如格栅、固液

分离机、沉淀池、序列间歇式活性污泥反应器、人工

湿地等），未应用于处理抗生素耐药基因和抗生素耐

药细菌（antibiotic resistant bacteria，ARB）［25］，处理后

废水仍含有各种ARGs和ARB，尤其是规模化养猪

场废水处理后，其ARGs需要引起足够关注。这些传

统设施由于水力停留时间较短，以及生物生长和遗

传交换会导致ARGs进一步增殖。大部分污水处理

厂处理的废水仍存在微生物密度过高以及抗生素残

留等特点，通常能检测到较高水平的 β-内酰胺类、大

环内酯类、多药类、四环素类、磺胺类、喹诺酮类和氨

基糖苷类等常见抗生素［26-27］，这会促进基因水平转

移和抗生素耐药性产生。我国养猪废水主要处理方

表1 生猪养殖环境中ARGs分布情况

Table 1 Distribution of ARGs in swine breeding environment

省（自治区）
Province (Municipality)

广东省
Guangdong Province

山东省
Shandong Province

广西壮族自治区
Guangxi Zhuang Autonomous
Municipality

广东省
Guangdong Province

陕西省
Shannxi Province

四川省
Sichuan Province

辽宁省
Liaoning Province

采样位置
Sampling location

猪舍粪便和冲洗废水
Swine farm manure and flushing wastewater

猪舍粪便和冲洗废水
Swine farm manure and flushing wastewater

猪舍井水
Swine farm well water

猪舍粪便
Swine farm manure

猪舍粪便
Swine farm manure

猪舍室内空气
Swine farm indoor air

猪舍附近土壤
Swine farm soil

抗生素抗性基因
Antibiotic resistance genes

tetA、tetH、ermE、sul2、sul1、tetG

tetM、tetO、tetW、tetC、tetG、sul1、sul2

tetC、tetG、tetH、tetO、tetW、tetB（P）、sul1、sul2

sul1、sul2、tetX、tetW、tetQ、tetO、tetL

tetC、tetG、tetM、tetW、sul2、ermF

aadE、tetW、ermB、sul1、tetQ、aadA和 tet40

tetM、tetO、tetQ、tetW、sul1、sul2、qnrS、
oqxB、ermB和 ermC
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法为生物处理法，其次还有物理化学法和人工湿地

法，这些方法对于抗生素及耐药基因的去除效率和

作用机制均不同。

2.1 生物法处理抗生素及耐药基因

生物处理法是通过厌氧和好氧单独或结合使用

对养猪废水进行处理，该方法可以有效处理常规污

染物，如有机物（以化学需氧量（COD）形式表示）和

总氮。然而，厌氧处理工艺不但不能完全去除养猪

废水中的抗生素和ARGs，甚至可以为ARGs产生和

转移创造有利条件［28-29］。生物处理反应器中ARGs
的丰度变化受到抗生素种类、浓度和暴露时间的影

响，但经过反应器后ARGs不但不会减少，甚至在抗

生素暴露下大部分污泥和废水中ARGs丰度上升。

厌氧处理养猪废水后，四环素类ARGs（tetA、tetG、

tetC、tetM）和磺胺类 ARGs（sul1、sul2）相对丰度增

加［30-31］。Zhang等［29］研究发现，厌氧消化污泥中除

blaTEM减少外，其他类型ARGs丰度均有不同程度增

加。厌氧反应器对于养猪废水ARGs去除效率较低，

但可以通过提高温度、使用添加剂提高厌氧反应器

中ARGs的去除率［32-34］。Tian等［34］将厌氧反应器中

温度从 35 °C提升到 55 °C时，发现 13个ARGs可能

宿主的 18 个细菌属的总丰度从 23.27% 下降到

11.92%。Sun等［32］通过在厌氧反应器中添加生物炭

刺激厌氧消化过程，降低了ARGs丰度。

厌氧和好氧结合使用有助于消减废水ARGs丰
度。厌氧缺氧/好氧和厌氧短程硝化反硝化能有效

降低养猪废水 ARGs 的绝对丰度和多样性［2］。

Yang等［35］在厌氧/好氧（anaerobic/oxic，A/O）过程

中检测到大量的磺胺类和四环素类 ARGs（105~
109 copies/mL）。Sui等［36］从养猪场的A/O罐中检

测到 11种ARGs，包括四环素类、磺胺类和 β-内酰胺

类耐药基因，这些基因中 sul2和 sul1在厌氧池和好氧

池中的丰度最高，分别达到 109和 108 copies/mL，并
且其去除量高达 103.43 copies/mL。结合厌氧好氧处

理，我国台湾地区 6个养猪场污水处理系统中ARGs
平均去除率为 33.30%~97.56%［37］。此外，增加水力

停留时间会减少A/O处理工艺对ARGs的去除效

率，Sui等［38］将养猪场废水通入序批式膜生物反应

器，水力停留时间从 12 d增加到 30 d，其ARGs去除

量从102.91 copies/mL减少到101.18 copies/mL。
传统的生物处理方法能耗高、运行成本高、剩余

污泥处置困难，对于ARGs去除效率不理想，但目前

国内养猪场大部分采用生物处理方法，需要研发出

新技术或结合其他处理技术共同消减养猪废水中的

ARGs。Li等［39］对比活性污泥法和微藻处理法中

sul1基因的丰度，发现活性污泥法和微藻法中 sul1丰
度分别为 3.06×107和 1.73×106 copies/L，该微藻处

理中ARGs丰度大幅度减少。因此今后可以使用微

藻处理法，该方法去除ARGs更有效，且具有能量需

求低、高碳中和的能量转换能力。

2.2 物理化学法处理抗生素及耐药基因

养猪废水常用的物理化学法有消毒、膜分离、絮

凝或芬顿氧化等。养猪废水处理中的消毒技术常使

用紫外线消毒和氯消毒。紫外线消毒机制主要分为

直接和间接 2种机制，直接机制是紫外线直接穿透细

胞壁、细胞膜和细胞质被核酸吸收；间接机制是细胞

内的光敏物质吸收紫外线产生活性氧，氧化细胞

膜、细胞质和核酸，从而杀灭细菌。理论上紫外线

消毒是一种去除ARGs的可行方案，但在养猪废水

处理系统使用紫外线对 ARGs去除效率较差［40］。

如 Ferro等［41］使用紫外线/H2O2体系处理 ARGs，
240 min后其丰度仅从初始 5.1×104 copies/mL减

少到 4.3×104 copies/mL。同时有研究表明，去除

ARGs所需紫外线的剂量约为常规污水处理厂处理

废水所需紫外线剂量的 2倍［42-43］。氯消毒是通过次

氯酸分子氧化水中污染物，从而达到降解的效果，但

也不能彻底去除养猪废水中的ARGs，Mao等［44］检

测了中国北方的 2个污水处理厂出水口处ARGs丰
度，发现经过氯消毒处理后，出水中依然存在相当浓

度的ARGs（103~106 copies/L）。而对于膜分离的处

理方法，对ARGs去除效率较高，Liang等［45］对养猪

废水进行超滤和二级反渗透的集成膜过滤，通过过

滤可减少 99.79%的ARGs（从 3.01×108 copies/mL
降低到 6.45×105 copies/mL）。电化学消毒方法中

的电凝法和电芬顿法也可以用于ARGs的去除，其通

过铁或铝阳极在电解池中氧化生成混凝剂，并与细

菌或污染物形成絮状沉淀物。Chen等［46］利用连续

电絮凝和电芬顿法对细胞内和细胞外ARGs的去除

量分别为 102.49和 103.23 copies/mL。此外，还可以利

用金属能破坏细胞结构的机理，进而去除养猪场内

ARGs，Zhang 等［47］发 现 养 猪 废 水 ARGs 丰 度 为

105.78~108.77 copies/mL，废水通过 mFe/nCu工艺处

理在 60 min内ARGs去除量为 102.4 copies/mL，并且

该工艺去除ARGs的原理是杀灭细菌和破坏ARGs
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结构和功能，该过程对于ARGs的去除是永久不可

逆的。

由此可见，减少养猪废水中ARGs，不能只使用

简单的消毒方式，还应找出高效便捷的处理措施，使

其处理方式达到最优状态。膜分离方法和金属破坏

细胞方法虽然去除效率较高，但是所需成本高昂并

且二次污染问题严重，与前2种方法相比，电化学方

法尽管耗能较高，但它是最具有前瞻性、环保性的

方法，是一种很好的用于去除ARGs的化学方法。

2.3 人工湿地处理抗生素及耐药基因

湿地技术是一种自然过程，具有运行和维护费

用低廉的优点，自 20世纪 60年代以来被用于各种污

水处理中，最初人们利用植被覆盖的天然湿地来处

理农村或畜禽养殖污水，现已发展为利用人工模拟

生态系统建造污水处理系统［48-49］。不同类型湿地对

抗生素去除效率不同，例如，水面人工湿地对养猪废

水中磺胺甲嘧啶（1.5 g/L）的去除率为 40%，水平潜

流人工湿地对其去除率为 59%，垂直潜流人工湿地

对其去除率为 87%；而流入四环素（0.86 g/L）时，水

面人工湿地对其去除率为 92%，水平潜流人工湿地

对其去除率为 92%，垂直潜流人工湿地对其去除率

为 99%［50］。四环素和磺胺类抗生素的去除率不同是

因为其物理化学性质不同。Carvalho等［51］在微观层

面上评估人工湿地对抗生素的降解，芦苇的种植与

否对四环素的降解率的影响有显著性差异。虽然不

同模式下的人工湿地对抗生素的去除效率不同，但

均主要通过吸附作用进行去除。

ARGs的去除受到人工湿地中植物、基质、微生

物等组分的影响［52-53］。通过复合型立式流人工湿地

对养猪场废水中的四环素类抗生素及耐药基因，去

除率分别为 95.0%和 95.1%［54］。Liu等［55］通过添加

火山石的垂直流人工湿地对四环素类ARGs去除率

达到 50%。Chen等［56］将混合人工湿地与人工曝气

相结合，对ARGs特别是四环素类和磺胺类ARGs，
去除效率达到 97.8%~99.1%，具有比传统污水处理

厂中更高的ARGs去除率。Abou-kandil等［57］研究表

明，凝灰岩填充芦苇、凝灰岩填充芦苇-香蒲和砾石填

充人工湿地对污染物中的总ARGs去除能力分别为

89.9%~94.7%、74.3%~76.9% 和 79.7%~85.3%。

最近研究发现，底物系统（沸水、砾石、红砖和牡蛎

壳）不同，ARGs去除效率也不同，其中砾石对于

ARGs去除效率（48%）高于其他基质体系（34%~

45%）［58］。因此，采用人工湿地处理养猪废水中

ARGs需要选择合适的基质体系，或将人工湿地与人

工曝气相结合，或与其他生物处理技术相结合，以获

得高效的去除效率。

3 养猪废水受纳环境 ARGs 差异

分析

ARGs从动物养殖场向周围环境的传播已引起

国内外学者广泛关注。养猪场的污水处理系统能够

去除一部分ARGs，然而大多数抗生素和ARGs会在

出水中残留，不同养殖规模、受纳环境及季节影响

ARGs的检出。研究发现，在养猪场附近的水域中检

测到抗生素的存在，例如，Zhou等［59］研究发现，广西

某养猪场周边环境中，包括地下水、泻湖废水、沉积

物中均发现抗生素的残留，其中在泻湖废水中检测

到 17种抗生素，其存在的质量浓度在 4.36~8 600
ng/L。ARGs还能在不同介质中传播，具有比抗生素

更严重的危害性［60］。ARGs会随生猪养殖场排放的

废水进入到受纳水体（湖泊、河流、井水和地下水）和

农田中［61-62］。Fagervold等［63］证实，有机物的输入可

驱动河流中微生物群落的迁移，养猪废水会影响受

纳河流中ARGs丰度，废水中高浓度营养物质和抗生

素能促使受纳河流中细菌群落发生转移。

在水环境中，ARGs可通过细菌或可移动遗传元

件传播，废水的排放增加了受纳环境ARGs的丰度和

多样性，从而影响地表水和土壤中的微生物生态。

ARGs同样存在于周围河流中，如Yang等［64］在养猪

场周边河流中采集水样，检测到养猪废水中的 23种
基因。He等［3］研究发现，养猪场出水沟处ARGs浓
度高于其排放点和下游站点，并且从上游到下游呈

下降趋势；ARGs的组成与对照河段的差异较大，但

与养猪场废水中的ARGs的组成相似；与对照水库相

比，受纳河流中的ARGs更具有多样性；而养猪废水

中的ARGs也比养猪场的井水更具有多样性，养猪废

水的排放会改变受纳水体的细菌群落。在丰度方

面，Yuan等［65］调查了武汉某养猪场及其周围河流

ARGs存在情况，发现受纳河流中ARGs的平均丰度

在 3.1×104~7.1×108 copies/mL。 受 纳 环 境 中

ARGs丰度受到季节的影响，如 Ben等［23］研究发现

夏季和冬季时附近湖泊的 ARGs的平均相对丰度

在 0.094~0.170和0.021~0.059 copies/16S rRNA，冬
季的丰度更高，这是因为冬季频繁使用抗生素治疗

5



第 41卷华 中 农 业 大 学 学 报

疾病导致生猪肠道细菌的耐药水平更高。

养猪场附近的农民常将废水使用到农田以促进

蔬菜的生长［66］，但这会增加农田土壤和径流中的

ARGs含量［31，67］。Gao等［68］调查中国南方某养猪场，

其将未处理的废水直接用于蔬菜种植农田，在该养

猪场废水排放的农田中监测到 17种ARGs亚型，主

要是磺胺类ARGs，其次是四环素类ARGs。最终食

用蔬菜可能会对人类健康构成威胁。在养猪场附近

水体和土壤均能检测到ARGs，同样说明养猪废水是

ARGs持续排放到环境中的一个来源，养猪废水的排

放会提高受纳水体和土壤中ARGs丰度，造成环境

污染。

4 展 望

生猪养殖废水是环境中ARGs的一个主要来源，

受生猪养殖废水影响，各环境（水、空气、土壤）ARGs
的浓度明显升高。本文重点对生猪养殖环境中

ARGs从产生到进入环境的过程进行了介绍，特别是

对不同养猪废水处理工艺ARGs迁移转化的差异进

行了综述。在不同废水处理工艺中，生物处理方法

中的厌氧工艺对于ARGs的去除率在 3.5%~71%，

好氧工艺甚至会增加ARGs的相对丰度，使用厌氧和

好氧相结合的方式更有助于去除ARGs，而人工湿地

技术去除ARGs的效率虽然高于生物处理方法，但多

是吸附方式去除ARGs。基于目前的研究现状，提出

未来研究的3点建议：

1）加强ARGs的源头控制、提高养猪废水处理过

程中ARGs的清除效率（例如，使用益生元或优化操

作条件），在保证生猪盈利能力和保护人类健康的同

时，改进生猪养殖和废物管理策略，减少排放废水中

ARGs的传播。

2）应强化深度处理过程。物理化学法去除

ARGs具有前景性和高效性，未来ARGs的去除方法

可以主要考虑物理化学法，但仍需不断优化条件以

增加去除效率，同时制定养猪行业关于ARGs环境污

染的相关标准，在不同工艺的污水处理环节加强对

ARGs的监测。

3）建立养猪废水受纳环境ARGs预警体系，并开

发出一类便携式的新型工具，其具有实用化、日常化

等特性，可应用于实时测定养猪废水受纳环境中

ARGs污染并提前报警。该预警体系应可防止人类

因摄入含有ARGs污染的水或食物而导致抗生素耐

药性在人类肠道的进一步传播。
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Research progress on transfer effect of antibiotic resistance gene in
swine wastewater treatment process

YANG Lizhen,LIU Tianqi,WANG Lulu,CAO Yunyun,ZHOU Wenbing,XIAO Naidong,CAI Jianbo

College of Resources and Environment，Huazhong Agricultural University/
The Cooperative Innovation Center for Sustainable Pig Production Co-Sponsored

by Province and Ministry，Wuhan 430070，China

Abstract Antibiotic resistance genes（ARGs） in the aquatic environment have become one of the
global health problems，and swine farm is one of the most important sources of ARGs in the environment，
and the discharge of swine wastewater is the main channel for ARGs to enter the environment.At present，
the environmental effect of ARGs from swine wastewater is not clear，the research on ARGs removal by
different swine wastewater treatment processes is still in the initial stage，which needs more in-depth and de⁃
tailed study to explore treatment methods that could reduce the abundance of ARGs in swine wastewater.In
this paper，the process of ARGs from production to entry into the environment and the current status of
ARGs pollution in swine farms were reviewed.The distribution and removal efficiency of ARGs in swine
wastewater treatment processes were introduced with emphasis on different wastewater treatment methods
（activated sludge method，anaerobic biological treatment method，physical and chemical method，construct⁃
ed wetland method），and it was concluded that physical and chemical method is the most promising way to
reduce ARGs pollution in swine farming environment.The researchers also gained insight into treatments
that might reduce the amount of ARGs in swine wastewater.This paper summarized the occurrence and
transmission of ARGs in the process of swine reproduction.The distribution，migration and transformation
of antibiotic resistance genes in swine wastewater during different treatment processes were analyzed，and
the mechanism of environmental factors affecting its transmission was elucidated.Finally，based on the short⁃
comings of the current pig wastewater treatment process in the removal of ARGs，the feasible suggestions of
optimizing the treatment process and strengthening the monitoring of ARGs in each process were put forward.

Keywords resistance genes；antibiotics；gene migration；swine wastewater；swine farms；treatment
technology
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