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摘  要：随着四环素类抗生素在畜禽养殖中的广泛应用，畜禽粪便已成为四环素类抗生素和抗性

基因的重要富集位点，其未经处理直接施用具有潜在的生态环境和人类健康风险。堆肥化处理可

有效消减畜禽粪便中的四环素类抗生素，并且对抗性基因的扩散和传播具有一定的控制效果。本

综述比较了不同的堆肥化工艺对粪肥中四环素类抗生素消减的效果，并重点讨论了其微生物降解

机理，总结了堆肥化处理对粪肥中四环素抗性基因消减的研究进展，进一步讨论了堆肥化处理过

程中抗性基因变化的微生态机理与控制策略，最后提出了采用热水解等预处理工艺去除抗生素压

力和采用厌氧堆肥化工艺增强抗性基因控制的技术建议，以及从动态的角度采用高通量的检测技

术来解析抗性基因消减机制的研究策略建议。 
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Control of tetracyclines and resistance genes in animal manure 
by composting 

TIAN Zhe  ZHANG Yu*  YANG Min 

(Key Laboratory of Drinking Water Science and Technology, Research Center for Eco-Environmental Sciences, Chinese 
Academy of Sciences, Beijing 100085, China) 

Abstract: With the wide use of tetracyclines in the livestock and poultry industries, animal manure has 
become an important reservoir for tetracyclines and tetracycline resistance genes. The direct application 
of untreated manure will shade great potential risks for ecological environment and human health. 
Composting processes (including aerobic composting, anaerobic digestion and anaerobic lagoon, etc.) 
are important technologies for biotreatment of animal manure. Recent process on studies of the removal 
effects of tetracyclines and resistance genes in animal manure by different composting processes, the 
microbial degradation mechanism of tetracyclines during composting and the microbial ecological 
mechanism and strategies for controlling the proliferation of tetracycline resistance genes by 
composting were reviewed. Finally, suggestion of controlling tetracycline and resistance genes by using 
thermal hydrolysis pretreatment and anaerobic composting processes and strategy of dynamically 
exploring the removal mechanism of resistance genes during composting using high-throughput 
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techniques were proposed. 
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四环素类抗生素是一类天然[四环素(TC)、土霉

素(OTC)、金霉素(CTC)等]或半合成(多西环素、米

诺环素等)的具有四环分子骨架和抑菌活性的化合

物，其作为细菌感染的预防和治疗药物及生长促进

剂广泛应用于畜禽养殖业中[1]。由于其吸收率较低，

口服后大量四环素会以母体或活性代谢物的形式

随着畜禽尿液和粪便进入环境[2-3]，有报道其在猪粪

中的浓度可达到 764.4 mg/kg[4]。含四环素的畜禽粪

便施入土壤后会改变土壤微生物群落的结构(如降

低细菌群落的多样性和提高真菌/细菌比例等)[5]和

降低土壤微生物活性[6]。除了影响土壤微生物群落

的功能多样性，四环素残留还会促进土壤环境中细

菌耐药性的传播和发展[5]。因此，畜禽粪便是一种

重要的四环素类抗生素“污染环境”的污染源。 

目前，抗生素抗性基因已经被看作是一种新兴

的环境污染物[7]。而经常服用四环素的畜禽，其肠

道中含有大量可表达四环素抗性的共生微生物[8-9]，

它们作为四环素抗性基因 (Tetracycline resistance 

genes，TRGs)的宿主，会随着畜禽排便过程从肠道

进入环境。因此，畜禽粪便中既有抗生素残留，又

含有大量抗性菌，使其成为 TRGs 持久存在的理想

环境。TRGs 通常存在于细菌细胞中的可移动遗传

元件上(如质粒、转座子等)[1,10-11]，使得它们可以在

不同的细菌菌株间传播，细菌广泛的生境为 TRGs

提供了广阔的“储存库”和转移途径，并可能通过水

平转移使人类或动物病源微生物获得四环素抗性，

对人类和牲畜健康造成威胁[7,12]。 

综上所述，作为抗生素和抗性基因的重要富集

位点，含有四环素残留的畜禽粪便需经处理后方可

排放进入农田土壤等受纳环境。堆肥化是依靠自然

界中广泛分布的细菌、放线菌和真菌等微生物，有

控制地促进可生物降解的有机物向稳定的腐殖质

转化的生物化学过程[13]。堆肥化处理是最常用的粪

肥处理工艺，可有效减小废物体积，杀死病源菌[14]，

并对一些难降解有机物具有增强的消减效果[15]。已

有大量研究指出，堆肥化处理也可有效去除畜禽粪

便中的四环素类抗生素[16]，并且近期的研究结果表

明堆肥化过程同样是一种减少 TRGs 进入环境的有

效途径[17]，因此综合分析堆肥化处理过程中四环素

类抗生素和抗性基因的消减效果和微生态机制对

于畜禽粪便处理与资源化利用具有重要意义。本文

综述了堆肥化处理畜禽粪便过程对四环素类抗生

素及抗性基因的去除效果和机制，并在此基础上提

出控制策略研究的建议。 

1  堆肥化处理对四环素类抗生素的去除效果 

本文将粪肥的直接堆储、好氧堆肥、厌氧发酵

和厌氧氧化塘等工艺均纳入堆肥化处理的概念范

畴，以全面地比较不同粪肥处理工艺对于四环素及

其抗性基因的控制效果。针对不同的畜禽粪便，研

究者使用不同的堆肥化工艺研究了四环素类抗生

素在堆肥化处理过程中的降解情况。表 1 为一些研

究结果的总结。 

由表 1 可知，不同的研究者得出的堆肥化处理

去除粪肥中四环素类抗生素的效果相差较大，其中

半衰期最长为 105 d (TC，猪粪)[28]，最短为 1 d 

(CTC，火鸡厩肥)[27]。造成上述差异的原因可能有

以下两点：(1) 粪肥类型不同。表 1 所列各研究中

使用到的粪肥包括牛粪、猪粪、鸡(肉鸡、火鸡、蛋

鸡)粪等，不同的粪肥其物化性质(总有机碳、总氮、

重金属等)以及含有的微生物种类和数量不同，这些

成分对于堆肥过程及 TCs 的降解均有影响。(2) 粪

肥处理工艺的差异。有的仅简单堆储而不再进行管

理，有的在堆肥过程中严格控制各种环境条件，不

同操作中堆肥的温度、供氧量、生物量等可能具有

显著差异，同样可影响四环素在堆肥过程中的去除

情况。 

2  四环素类抗生素在堆肥化过程中的微生
物降解 

除了热解[23]、光解[25]和水解[18]等非生物降解机 
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表 1  堆肥化处理对畜禽粪便中四环素类抗生素去除效果比较 
Table 1  Removal effects of tetracyclines in animal manure by different composting processes 

研究者 

Researcher 

畜禽粪便 

Animal manure 

堆肥化工艺 

Composting process 

四环素去除效果 

Removal effects of tetracyclines 
Kühne    
et al[18] 

液态猪粪 好氧消化和厌氧发酵 四环素在好氧和厌氧处理的猪粪中半衰期分别为 4.5 d 和

9 d，并且两处理中 4-差向四环素(4-Epi-oxyteracycline)占四

环素总量的比例都逐渐增高 

Storteboom 
et al[19] 

(1) 马粪 

(0.328 mg/kg, CTC)； 

(2) 牛粪：牛饲养

场 牛 粪 (FM) 和 牛

奶厂牛粪(DM)，口

服排泄后获得 3 种

四环素：TC，OTC

和 CTC 

采 用 高 强 度 [High-intensity 

management，HIM：肥料中添加新

鲜紫花苜蓿(氮源)和干树叶(膨胀

剂)，并定期浇水和翻堆]和低强度

(Low-intensity management，LIM：

肥料中不添加任何成分，堆成长堆

后不进行浇水和翻堆)两种管理办

法进行好氧堆肥 

(1) CTC 在堆肥中快速降解，在 HIM 和 LIM 堆肥中的半衰期

分别为 5.11 d 和 8.43 d 

(2) 高强度管理处理效果更优，其中 TC、OTC 和 CTC 在 HIM

堆肥中的半衰期分别为 6.5 d (FM)、9.8 d (DM)和 6.3 d (DM)，

在 LIM 堆肥中半衰期分别为 17.2 d (FM)、31.1 d (FM)和

13.4 d (FM)。并且在所有堆肥样品中 3 种四环素含量均为：

OTC>CTC>TC 

Bao et al[20] 肉鸡粪、蛋鸡粪和

猪粪。含有 CTC，

其 中 猪 粪 中 含 有

高浓度的 Cu2+和

Zn2+ 

好氧堆肥 堆肥初期可提取的 CTC 含量迅速下降，随后去除速率逐渐

变慢，堆肥结束时(42 d)，肉鸡粪肥和蛋鸡粪肥中可提取 CTC

去除率均超过 90%，而猪粪中相应去除率仅为 27%。CTC 在

肉鸡粪、猪粪和 3 种蛋鸡粪中半衰期分别为 11、86.6、12.2 d 

(150.3 mg CTC/kg)、12.0 d (100 mg CTC/kg)和 4.39 d (53.10 

mg CTC/kg)。可提取 CTC 在所有堆肥过程中的降解规律均

服从一级降解动力学模型 

Arikan  
et al[21] 

牛粪(含 OTC)混合

稻 草 和 木 屑

(3:1:1，体积比) 

(控温、避光)好氧堆肥； 

对照系统：室温堆储和灭菌后室温

堆储 

OTC 含量在堆肥过程的前 6 天迅速下降，在第 6 天时可提取

OTC 含量下降了 95%，堆肥结束时(35 d)可提取 OTC 去除率

超过 99.8%，OTC 半衰期大约为 3.2 d。而室温下培养的粪肥

(37 d)和灭菌后培养的粪肥(35 d)中可提取 OTC 的去除率仅

为 12%和 25% 

Liguoro  
et al[22] 
 

牛粪(含 OTC)和草

垫混合物 

直接堆储 

 

OTC 在堆肥中的半衰期为 30 d，但腐熟 5 个月后仍可检测到

820 μg/kg 的 OTC，并且 OTC 在其中的降解规律符合双指数

动力学模型 

Wang  
et al[23] 

牛 粪 ( 外 源 添 加

OTC) 

(不同温度和湿度下)好氧堆肥 OTC 在所有湿度条件和低温条件(≤25 °C)下降解规律符合

可 用 性 调 整 的 一 级 动 力 学 模 型 (Availability-adjusted 

first-order model)。并且 OTC 随着粪肥湿度增加(60%−100%)

降解速率加快，但在水饱和的粪肥中变得难以降解。增加温

度可促进 OTC 的降解，但在过高的温度(≥35 °C)热解变为

主要的降解方式，此时降解速率明显加快。OTC 在湿度为

80%，25 °C 下的粪肥中半衰期为 8.1 d 

Arikan  
et al[24] 

牛粪(含 OTC)和草

垫混合 

(中温)厌氧发酵 厌氧消化过程中，OTC 半衰期为 56 d。4-差向土霉素

(4-Epi-oxytetracycline)的含量先逐渐增加，27 d 后又逐渐降

低，在 64 d 时浓度(0.84±0.04 mg/L)大于初始浓度(0.55±

0.03 mg/L)。α-原土霉素(α-Apo-oxytetracycline)浓度在 64 d

的消化时间内从 0.30±0.03 降为 0.14±0.02 mg/L。β-原土霉素

(β-Apo-oxytetracycline)含量在整个消化反应期间没有显著

变化 

   (待续)
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   (续表)

Kuang 
et al[25] 

新鲜鸡粪，外源添

加 OTC 和 CTC 

恒 温 (25 °C) 避 光 堆 储 和 室 温

(21.5±0.5 °C)自然光照下堆储 

避光条件下，鸡粪中 3 个初始浓度的 OTC 在 15 d 内降解幅

度分别为 5.67%、6.05%和 7.61%；CTC 降解幅度分别为

5.93%、6.20%和 7.36%；而在自然光照条件下，OTC 降解幅

度分别达到 87.60%、95.66%和 97.81%，CTC 分别达到

89.53%、95.98%和 98.62%，且鸡粪中 OTC、CTC 的浓度随

时间变化趋势符合一级动力学方程(Ct=C0e
−kt)，鸡粪中 OTC、

CTC 的降解半衰期分别为 4.11±1.17 d 和 3.24±1.02 d 

Zhang 
et al[26] 

新鲜的猪粪、鸡粪

及麦秸(粪肥中各

种 四 环 素 均 为 药

物 口 服 排 泄 后 获

得) 

好氧堆肥，并且实验组添加 BM 菌

剂以增强四环素类抗生素降解作用

不同堆肥处理的 TC、OTC、CTC 均以猪粪+麦秆处理、鸡

粪+麦秆处理去除效果最好；添加专门选择的 BM 菌剂可以

促进四环素类抗生素的降解，添加 BM 菌剂处理对 TC、OTC、

CTC 的降解去除效果优于粪肥+麦秆+四环素类抗生素处理。

所有处理对 OTC 去除效果较差，鸡粪+麦秆+OTC 处理去除

率最低，为 40.23%。所有堆肥处理中降解去除率由大到小的

顺序均为：TC>CTC>OTC 

Dolliver  
et al[27] 

火 鸡 粪 便 与 垫 草

的混合物，外源添

加 CTC 

简单堆储(初始调节湿度后不再进

行任何管理)； 

直接堆储(每周进行翻堆和调节湿

度)； 

好氧堆肥(堆肥过程中控制温度、湿

度等条件最优) 

3 种堆肥方式对 CTC 的降解能力没有显著差别，在堆肥过程

结束时(22−35 d)，3 种堆肥方式中 CTC 去除率均超过 99%。

CTC 去除规律符合一级降解动力学模型，半衰期为 1 d 

Winckler  
et al[28] 

猪 粪 ， 外 源 添 加

TC 

好氧消化 TC 在猪粪中表现出明显的稳定性，TC 初始浓度、环境温度

和曝气状况均对其降解没有显著影响。TC 在猪粪中的半衰

期为 55−105 d 

 

制，微生物降解是环境中四环素类抗生素去除的一

种重要途径[29]。Storteboom 等[19]在研究粪肥的管理

强度对于其中 CTC 的去除影响时，在粪肥中检测到

了 tet(X)基因。Barkovskii 等[30]在研究 TRGs 的转移

规律时，在粪肥厌氧发酵池中同样发现了tet(X)基

因。tet(X)是第一个被发现的四环素类药物酶修饰基

因，其编码的蛋白(一种单加氧酶)可化学修饰四环

素，使其降解[29,31]。因此，tet(X)基因在不同堆肥工

艺中的检出表明微生物降解作用存在的可能。张树

清等[26]在研究高温堆肥对畜禽粪肥中四环素类的

降解效果时，发现粪肥中四环素含量过高会抑制堆

肥中微生物的增殖和活性，降低对四环素类抗生素

的降解能力；但在相同条件下，外源添加 BM 菌剂

(一种芽孢杆菌生物复合制剂)可以促进四环素类抗

生素的降解，进一步表明堆肥过程中微生物降解作

用的存在。Wang 等[23]在研究堆肥湿度对其中 OTC

去 除 的 影 响 时 发 现 ， 随 着 堆 肥 的 湿 度 增 加 

(60%−100%)，OTC 在其中的降解速率略有提高(半 

衰期从 9.3 d 降为 7.8 d)，但在灭菌或水饱和的粪肥

中 OTC 的降解率显著下降，据此作者认为好氧微

生物降解是其研究中 OTC 去除的主要机理。De 

Liguoro 等[22]和 Arikan 等[21]同样认为微生物降解是

其堆肥处理中一种可能的四环素去除机理。尽管目

前已有大量研究表明堆肥过程中四环素类药物的

降解与微生物降解作用有关，但对于具体有哪些微

生物参与了四环素的降解以及具体的降解途径还

未见报道。因此，下一步的研究需要关注微生物降

解的直接证据，例如：降解微生物筛选、降解途径

的解析、降解酶和降解基因的分离等。 

3  堆肥化处理对 TRGs 的控制效果 

目前已知的 TRGs 有 45 种[32]。根据作用机理，

可将它们分为三类：外排基因(Efflux genes)，编码

外排泵蛋白将四环素泵出细胞(以减少细胞内抗生
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素浓度)，如 tet(A−E)、tet(G)、tet(H)、tet(J)、otr(B)

等[11]；核糖体保护基因(Ribosomal protection genes)，

编码核糖体保护蛋白改变核糖体构象从而解除四

环素对蛋白合成的抑制[33]，如 tet(M)、tet(O)、tet(S)、

otr(A) 等 ； 酶 修 饰 基 因 (Enzymatic modification 

genes)，编码氧化还原酶化学修饰四环素使其失活，

包括 tet(X)和 tet(37)[31,34]。畜禽粪便是 TRGs 的天然

“储存库”和一种地表及地下水体中抗性基因的重要

来源，在环境中 TRGs 的迁移扩散中起着重要作  

用[7,35]。然而，目前定量研究 TRGs 在粪肥处理中

丰度变化的报道还很有限。 

Yu 等[36]使用实时定量 PCR 考察了 10 种 TRGs 

[tet(A)、tet(C)、tet(G)、tet(M)、tet(O)、tetB(P)、tet(Q)、

tet(S)、tet(T)和 tet(W)]在环境中的分布，在猪粪、

牛粪、猪粪堆肥、猪粪的厌氧发酵池和处理猪粪废

水的生物滤池中均发现了上述 10 种抗性基因，并

且所有猪粪样品中 10 种 TRGs 的拷贝数均高于牛

粪。厌氧发酵和生物滤池处理均不能有效降低猪粪

水中 TRGs 的含量，Chee-Sanford 等[35]在考察厌氧

发酵池中表达核糖体保护机制的 TRGs 变化时也发

现了类似的现象。但 Yu 等[36]发现在所有的猪粪堆

肥样品中 10 种抗性基因数量大幅减少，特别是 7

种表达核糖体保护机制的 TRGs [tet(M)、tet(O)、

tetB(P)、tet(Q)、tet(S)、tet(T)和 tet(W)]在超过 60%

的堆肥样品中均低于检测限，表明堆肥处理可有效

消减猪粪中的 TRGs。而 Zhu 等[17]在调查中国 3 个

不同地区(北京、嘉兴和莆田)的猪粪中 TRGs 在堆

肥处理前后的变化时，发现堆肥处理对于不同来源

的粪肥中含有的抗性基因消减效果有较大差异，例

如堆肥处理后北京的样品中 tet(A)、tet(B)和 tet(C)

基因丰度显著增加，而堆肥处理可显著消减嘉兴和

莆田的粪肥中 3 种基因的丰度。作者认为造成上述

去除效果差异的原因主要源于不同来源的粪肥中

含有的抗生素和重金属含量不同，两者施加的直接

或共选择作用会影响 TRGs 在堆肥处理过程中的  

变化。 

畜禽粪便作为四环素类抗生素的富集位点，抗

生素存在产生的选择压力有可能导致抗性基因水

平增高[37]。Storteboom 等[19]发现牛粪堆肥处理过程

中，tet(B)和 tet(M)含量逐渐降低，并且两基因的降

解情况与其中四环素浓度变化均呈现出强的正相

关。Smith 等[38]调查了 tet(O)、tet(W)和 tet(Q)在多

个饲育场氧化塘中的分布情况，同样发现 3 种抗性

基因总量与粪肥中四环素含量显著正相关。但是，

Storteboom 等 [19] 指 出 即 使 四 环 素 浓 度 较 低 时

(<0.000 7 mg/kg)，TRGs 仍可能长期存在，这主要

是因为四环素被降解后，其降解产物仍具有活性，

可继续对 TRGs 产生选择压力。因此使用堆肥工艺

来控制粪肥中 TRGs 时，在其中四环素完全降解后

仍需多放置一段时间以促进 TRGs 的去除。Peak  

等[39]比较了牛饲育场中不同的抗生素使用策略对 6

种 TRGs [tet(O)、tet(Q)、tet(W)、tet(M)、tet(B)和

tet(L)]在氧化塘中存在状况的影响，发现在大量使

用四环素的氧化塘中 6 种 TRGs 水平明显高于混合

使用四环素和不使用四环素的氧化塘，并且 TRGs

水平与养殖规模和样品中总细菌量显著正相关

(r=0.67 和 0.51)。但 TRGs 却与氧化塘中水相四环

素含量呈现弱的正相关(r=0.38)，可能的原因是四环

素与其抗性基因在环境中的转移转化途径不同，以

及四环素富集于沉积物中，但作者未测定吸附态四

环素含量。 

同时，有研究发现氧化塘中 TRGs 水平与日照

时间呈现出强的负相关，说明延长粪肥的日照时间

可促进其中 TRGs 的去除[39-40]。因此，考虑到四环

素类抗生素的光降解特性[25]，延长粪肥的光照时间

既可促进其中四环素的降解又可以增加 TRGs 的去

除，因此应尽量增加堆肥介质的曝光面积和时间。 

4  堆肥化处理过程中 TRGs 变化的微生态
机理与控制策略 

细菌是 TRGs 的宿主，粪肥处理过程中宿主的

演替会导致其中抗性基因丰度的变化(抗性基因的

垂直转移)。tet(A)、tet(B)和 tet(G)等四环素外排基

因的宿主多为革兰氏阴性菌[41]，而厌氧系统的细菌
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群落以革兰氏阳性菌占主导[42]，因此厌氧处理工艺

具有内在的优势消减畜禽粪肥中的该类基因。例

如，Barkovskii 等[30]研究氧化塘中 TRGs 的变化时，

即发现新鲜粪肥中含有大量的 tet(B)基因，但经厌

氧氧化塘处理后 tet(B)快速消失。除氧含量外，温

度是微生物群落演替的另一种重要驱动力[43]。温度

同样可影响 TRGs 的消减，例如 Diehl 和 LaPara[44]

在研究温度对于好氧和厌氧消化工艺消减市政污

泥中 TRGs 的影响时，发现随着温度的增加 tet(A)

和 tet(X)等基因在两种工艺中的去除速率增加，上

述抗性基因的消减可能与温度驱动下宿主菌的演

替有关。好氧堆肥过程中堆温同样会显著变化：初

始的 2−3 d 堆肥温度从环境温度快速升至高温(一般

在 50−65 °C，甚至可升至 82 °C [45])，并在高温阶段

维持 5−7 d[13]。随着堆温的增加，嗜热菌属和芽孢

菌属等成为优势菌[13,45]，而畜禽粪便中的细菌主要

为嗜中温的肠道共生菌[46]，它们在温度的选择压力

下会逐渐被淘汰，其含有的抗性基因同样可能会随

着宿主的消亡而降低。但是，随着堆肥中可降解有

机质的消耗微生物代谢活性下降，堆肥温度会逐渐

降低，同时嗜温菌属的数量会有所回升[47]，随着嗜

温菌的增多抗性基因丰度有可能会反弹。Ghosh  

等[48]在研究两级厌氧消化对于 TRGs 的消减时，即

发现尽管第一级高温消化工艺可显著降低污泥中

tet(A)、tet(O)和 tet(X)的相对丰度，但随后的中温消

化段 3 种抗性基因的丰度会再次增加。目前对于堆

肥工艺消减 TRGs 的研究多采取静态地采集堆肥前

后样品进行抗性基因的分析，缺乏整个堆肥过程的

动态跟踪。因此，结合堆肥过程中细菌类群的演替

对抗性基因的变化进行深入研究对于了解堆肥过

程中 TRGs 的行为具有重要的意义。 

基因水平转移(Horizontal gene transfer，HGT)

是环境中抗性基因传播的另一种重要途径 [49]。

TRGs 被发现存在于多种可移动遗传元件上[1]，同时

在堆肥处理过程中细菌密度高[47]，并且有多种抗生

素或重金属共存[17]，这些因素都会促进 TRGs 通过

水平转移机制在堆肥化过程中增殖和传播。Zhu  

等[17]发现当粪肥中有高浓度抗生素存在时，TRGs

与转座基因(Transposase genes)具有强的正相关性

(r2=0.97)，说明存在高抗生素压力的环境中 HGT 在

TRGs 的富集中发挥着重要作用。而在无抗生素存

在的环境，如草地或未施用过粪肥的农田土壤中，

抗性基因的分布主要与细菌的群落结构有关，并且

功能宏基因组的分析表明其中的抗性基因大多未

与转移元件相连，这表明无抗生素压力的环境中

HGT 对于抗性基因扩散的贡献较小[50]。因此，从

TRGs 控制的角度考虑，粪肥处理工艺应尽可能地

去除粪肥中的残留抗生素以降低 TRGs 的 HGT 潜

能。同时，研究发现厌氧发酵技术，特别是高温厌

氧消化工艺可有效地消减整合子等水平转移元  

件[48,51]；另一方面，Pei 等[52]和 Rysz 等[53]认为厌氧

情况下微生物活性较低不利于抗性基因的水平转

移。因此，厌氧堆肥化工艺，如厌氧发酵或厌氧氧

化塘，更有利于控制 TRGs 的水平转移。 

实际堆肥化处理过程中，垂直转移和水平转移

机制共同影响着粪肥中抗性基因的迁移和扩散。

Storteboom 等[19]使用马粪作为堆肥原料(外源添加

CTC)，同时考察了堆肥过程中 TRGs [tet(W)和

tet(O)]和抗生素的降解情况，发现 tet(W)水平先升

高后降低，其变化与 CTC 无相关性；而 tet(O)含量

在整个堆肥过程中逐渐降低，且其变化趋势与堆肥

中 CTC 的降解趋势一致。虽然初始粪肥中 tet(W)

的含量小于 tet(O)，但堆肥结束时却超过 tet(O)。作

者认为上述现象主要是因为 tet(W)基因具有较广宿

主范围(19 个属)[10]，并存在于结合转座子(TnB1230)

中[54]，转移能力强，并且转移进入新宿主菌后也不

易丢失(稳定性好)[10]；而 tet(O)基因宿主范围较小

(11 个属)[10]，并主要存在质粒上(其在宿主中的稳定

性小于转座子)[10]，使得 tet(O)在堆肥过程中所占比

例逐渐低于 tet(W)。 

5  结论与展望 

四环素类抗生素在畜牧业养殖方面的广泛应
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用，使畜禽粪便中含有大量四环素残留，并成为四

环素抗性基因的“储存库”。上述畜禽粪便若未经处

理或简单处理便施用于土壤，会对人类健康造成较

大风险，因此有必要对其进行有效处理。综上所述，

堆肥化处理是一种可降低粪肥中四环素类抗生素

含量、控制四环素抗性基因扩散的有效工艺手段，

但是目前在粪肥中抗生素及抗性基因消减效率和

机理等方面仍有待深入研究。因此，本文提出如下

两点建议： 

(1) 在抗生素消减和抗性基因控制方面：由于抗

生素残留会造成堆肥过程中抗性基因的产生和传

播，对于含高浓度抗生素的粪肥，建议首先采用一

定的预处理工艺(热水解等)，降低其中的抗生素含量

再进行后续的堆肥化处理，以降低残留抗生素对于

TRGs 的 HGT 的促进作用；另一方面，推广厌氧堆

肥化工艺，如厌氧发酵或厌氧氧化塘工艺，在消减

抗生素的同时尽可能控制 TRGs 的增殖与扩散。 

(2) 在检测方法和机制研究方面：应动态地研

究堆肥化处理过程中抗性基因、转移元件和细菌类

群的变化，以进一步明确水平转移机制和垂直转移

机制在堆肥化过程中对抗性基因消减的贡献；定量

PCR 方法可以定量确定部分抗性基因的丰度变化，

但是畜禽粪便中由于有多种抗生素和重金属共存，

可能导致其中存在的抗性基因种类繁多，因此采用

更加高通量的检测方法，如基因芯片和宏基因组技

术将有助于全面解析堆肥化处理对于抗性基因的

控制情况。 
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