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摘　 要　 抗生素抗性基因（Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ，ＡＲＧｓ）在饮用水系统中的传播和扩散已成为全球公共健

康的主要威胁之一．饮用水厂处理工艺对抗生素抗性基因的去除效果对保证饮用水水质安全具有重要意义，
但是水处理工艺、消毒方式以及管网输配系统对不同抗生素抗性基因的影响差异较大．本文在总结了大量文

献的基础上，阐述了饮用水系统中抗生素抗性基因的污染特征，综述了臭氧、混凝、砂滤、生物活性炭以及氯消

毒和超滤膜等不同水处理工艺对抗生素抗性基因去除的影响及其机理．
关键词　 抗生素抗性基因， 饮用水系统， 水处理工艺．
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ｐａｐｅｒ ｓｕｍｍａｒｉｚｅｄ ｔｈｅ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｉｎ
ｔｈｅ ｄｒｉｎｋｉｎｇ ｗａｔｅｒ ｓｙｓｔｅｍｓ． Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｒｅｍｏｖａｌ ｏｆ ｔｈｅ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ
ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｂｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｗａｔｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ， ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｏｚｏｎａｔｉｏｎ， ｃｏａｇｕｌａｔｉｏｎ ／ ｆｌｏｃｃｕｌａｔｉｏｎ，
ｓａｎｄ ｆｉｌｔｒａｔｉｏｎ， ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｃｔｉｖａｔｅｄ ｃａｒｂｏｎ （ＢＡＣ）， ｕｌｔｒａｆｉｌｔｒａｔｉｏｎ ｍｅｍｂｒａｎｅ ａｎｄ ｃｈｌｏｒｉｎａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ
ｒｅｖｉｅｗｅｄ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ （ＡＲＧｓ）， ｄｒｉｎｋｉｎｇ ｗａｔｅｒ ｓｙｓｔｅｍｓ， ｗａｔｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ．

抗生素已被广泛应用于人类与动物传染性疾病的预防和治疗，以及动物的生长促进中．近些年来，
在医药、畜牧和水产养殖等领域，抗生素长期大量、不合理的使用，使得环境中细菌的耐药性增加，进而

导致环境介质中抗生素抗性基因 （Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ，ＡＲＧｓ） 和抗生素抗性细菌 （ Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ
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ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｂａｃｔｅｒｉａ，ＡＲＢ）的残留［１］ ．抗生素抗性细菌和抗性基因在环境中的停留时间较抗生素更长， 并

且会在不同环境介质中进行传播，往往比抗生素本身对环境的危害更大．自 Ｐｒｕｄｅｎ 等首次将 ＡＲＧｓ 作为

环境中的新型污染物提出，环境中抗生素抗性基因的潜在风险正逐步成为人们关注的焦点［２］ ．世界卫生

组织（ＷＨＯ）已将抗生素抗性基因作为 ２１ 世纪威胁人类健康的最重大挑战之一．已有多项研究表明，抗
生素抗性基因在不同环境介质中广泛存在并扩散，在许多国家的地表水及沉积物［３⁃８］、养殖厂水域［９⁃１３］、
污水处理系统进出水［１４⁃１８］、医疗制药废水［１９⁃２０］、空气［２１⁃２４］、土壤沉积物［２５⁃２６］、甚至连饮用水中都检出了

不同程度的抗性基因污染．
抗性基因的传播将引发突发性公共健康事件，全球范围内已经爆发了多起由于超级细菌携带抗性

基因并感染人类导致的恶性事件，如美国圣保罗沙门氏菌感染事件［２７］、２０１０ 年携带耐药基因 ＮＤＭ⁃１
（Ｎｅｗ Ｄｅｌｈｉ ｍｅｔａｌｌｏ⁃β⁃ｌａｃｔａｍａｓｅ⁃１）的“超级细菌”的出现［２８］，以及最为严重的 ２０１１ 年在德国发生的由

Ｏ１０４： Ｈ４ 血清型肠出血性大肠杆菌引起的“毒黄瓜”事件［２９］， 该菌株携带大环内酯类、氨基糖苷类、磺
胺类等抗生素的耐药基因， 因此抗生素治疗对其无明显作用．城市饮用水系统通过自来水厂管网直接供

给城市居民饮用，其水质对人的身体健康有直接影响．因此，对饮用水系统中抗性细菌及抗性基因污染

特征及消减的研究十分必要．本文在总结了近几年大量研究文献的基础上，阐述了饮用水系统中抗生素

抗性基因的污染特征及其研究进展，并综述不同水处理工艺对抗性基因消长的影响及其机理，同时以此

为背景探讨了如何在水处理系统针对抗性基因污染进行消减．

１　 ＡＧＲｓ 在饮用水系统中的污染现状（ＡＧＲｓ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ｓｉｔｕａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｄｒｉｎｋｉｎｇ ｗａｔｅｒ ｓｙｓｔｅｍｓ）
目前，ＡＧＲｓ 被广泛发现存在于水源水、饮用水处理工艺各个环节，甚至管网水中．水源水和饮用水

系统中已检出多种 ＡＧＲｓ，包括四环素类、氨基糖苷类、氯霉素、万古霉素、硫胺类、甲氧氨苄嘧啶、β⁃内酰

胺及青霉素等， 涉及多个种属的抗 性 细 菌， 如 Ｅ． ｃｏｌｉ、 Ａｅｒｏｍｏｎａｓ、 Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ、 Ｌｉｓｔｅｒｉａ、 Ｌｅｇｉｏｎｅｌｌａ、
Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ、Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ 等［４， ６， ３０］ ．当前的水处理和消毒工艺仅能去除部分 ＡＧＲｓ，导致管网水中

ＡＧＲｓ 浓度居高不下，甚至有研究发现管网水中的 ＡＧＲｓ 浓度均高于出厂水，并且在管网水中发现了一

些特殊种类的 ＡＲＢ．
ＡＧＲｓ 在地表水中的污染状况早已受到国内外研究学者的密切关注，近年来，国内外多篇文献报道

在地表水环境中 ＡＧＲｓ 均有不同程度的检出．据美国 ２００８ 年公布的一项调查结果发现，美国 ２４ 个大城

市的饮用水中含有抗生素、镇静剂、性激素等多种物质，目前至少有 ４１００ 万人饮水安全受到威胁［３１］ ．
Ｐｒｕｄｅｎ 等在美国 Ｃｏｌｏｒａｄｏ 州河流中检测到四环素类抗性基因（ ｔｅｔＯ 和 ｔｅｔＷ）与磺胺类抗性基因（ ｓｕｌⅠ和

ｓｕｌⅡ），而且附近城市的饮用水处理厂出水中也都检测到了这 ４ 种 ＡＧＲｓ 的存在［２］ ．Ｓｔｏｌｌ 等在欧洲某地

区河流中对 ２４ 种 ＡＧＲｓ 的检测发现，磺胺类抗性基因的检出率为 ７７％—１００％，链霉素抗性基因的检出

率为 ４３％—５５％［３２］ ．Ｃｚｅｋａｌｓｋｉ 等对瑞士 Ｇｅｎｅｖａ 湖湖水进行了抗性基因和抗性细菌的检测，结果发现湖

水中的四环素类、磺胺类和大环内酯类等 ＡＧＲｓ 均有不同程度的检出［３３］ ．Ｘｉ 等对美国密歇根州和俄亥

俄州饮用水源地、水厂出水和管网系统中的抗性细菌和抗性基因研究发现，饮用水厂出水和管网水中细

菌对某些抗生素的耐药水平有所增加，而且管网水中大部分 ＡＧＲｓ 的含量要高于水厂出水和饮用水源

地中 ＡＧＲｓ 的含量［３４］ ．
在我国多个河流、水源地等环境中也检测到了不同程度的 ＡＧＲｓ 和 ＡＲＢ 污染．Ｌｕｏ 等对海河流域的

部分支流和底泥所含抗性基因检测发现，磺胺类抗性基因检出率为 １００％，同时其他种类抗生素也有不

同程度检出［５］ ．Ｃｈｅｎ 等在我国南方珠江和珠江口的河流和底泥样品中检测到了 ｓｕｌⅠ和 ｓｕｌⅡ等磺胺类

抗性基因的存在［３５］ ．Ｚｈａｎｇ 等在我国南京地区扬子江流域和太湖流域检测到了四环素类抗性基因 ｔｅｔＡ
和 ｔｅｔＣ［３６］ ．Ｊｉａｎｇ 等在黄浦江流域的 ＡＧＲｓ 调研中检测到了磺胺类、四环素类和 β⁃内酰胺类等抗性基

因［３７］ ．王青等在九龙江下游水源水中检出了四环素类抗性基因（ ｔｅｔＡ、ｔｅｔＧ），万古霉素抗性基因 ｖａｎＡ 和

大环内酯类抗性基因 ｅｒｍＢ［３８］ ．Ｇｕｏ 等对我国长三角流域的 ７ 个自来水厂中磺胺类抗性基因（ ｓｕｌ、ｓｕｍ）和
四环素类抗性基因（ ｔｅｔＣ、ｔｅｔＧ、ｔｅｔＸ、ｔｅｔＡ、ｔｅｔＢ、ｔｅｔＯ、ｔｅｔＭ、ｔｅｔＷ）检测发现，其中两个饮用水厂的出水中含

有抗性基因［３９］ ．Ｘｕ 等对钱塘江流域两个城市饮用水处理厂的处理工艺研究中发现了多种 ＡＧＲｓ 的存

在，如：氨基糖苷类、磺胺类、β⁃内酰胺类和万古霉素类等［４０］ ．自然水体、饮用水源地以及生活用水均检测
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到抗性基因和抗性细菌的存在，甚至在瓶装矿物质水中也分离出了抗性细菌［４１］，说明饮用水中的抗性

基因污染已经非常普遍．

２　 饮用水系统中 ＡＧＲｓ的来源和传播（Ｔｈｅ ｓｏｕｒｃｅ ａｎｄ ｓｐｒｅａｄ ｏｆ ＡＧＲｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｒｉｎｋｉｎｇ ｗａｔｅｒ ｓｙｓｔｅｍｓ）
抗生素的滥用可在动物和人体内诱导抗性菌株的产生，抗性菌株随着排泄物进入污水处理系统，或

经雨水冲刷和地表径流等多种途径进入到土壤、河流、湖泊或渗入到地下水中．水体已成为抗性基因的

储存库，同时由于抗性基因极易在水环境中扩散，也使水体成为耐药基因扩散和传播的重要媒介．ＡＧＲｓ
在环境中的污染途径如图 １ 所示，工业生产的抗生素主要分为医药抗生素和兽药抗生素，其中有一部分

抗生素在人和动物体内不能被吸收从而残留于胃肠道内，诱导微生物 ＡＧＲｓ 的产生，这些含有 ＡＧＲｓ 的

菌株会随人和动物的粪便一起排出体外，随着各类污水纳入市政管网中后，统一进入城市污水处理厂．
然而污水中所含的抗生素在城市污水厂处理过程中很难被消除，例如当前常用的污水处理工艺（Ａ ／ Ｏ、
Ａ２ ／ Ｏ 等）对抗性基因的处理效果十分有限，污水处理厂的出水和活性污泥中都有高浓度的抗性基因残

留［４２⁃４９］，使得抗性基因可以再次进入自然环境中进行迁移转化，威胁人体健康．有研究表明，污水处理厂

由于其水质的复杂构成和特殊的处理工艺可以诱导 ＡＧＲｓ 的产生和增殖，成为了 ＡＧＲｓ 的一种重要发源

地和存储库［５０⁃５２］ ．污水处理厂产生的活性污泥经填埋、露天堆放或堆肥农用后，ＡＧＲｓ 会随着污泥进入周

围土壤环境中［５３］，也会随着降雨冲刷和渗透作用进入下游的地表水和地下水中［５４⁃５５］ ．

图 １　 ＡＧＲｓ 在环境中的污染途径［６０］

Ｆｉｇ．１　 Ｐｏｌｌｕｔａｎｔ ｐａｔｈｗａｙｓ ｏｆ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ［６０］

我国许多城市采用河流和水库等地表水作为饮用水源，使得 ＡＧＲｓ 会通过水源水进入到饮用水系

统中［５６］ ．水源水中含有的 ＡＧＲｓ 经过饮用水厂的处理后并不能完全去除，且水中含有的转座子、整合子
等移动基因元件可能会推动 ＡＧＲｓ 的形成、水平转移和扩增［５７⁃５８］，造成饮用水系统中 ＡＧＲｓ 含量处于较

高水平．此外，城市饮用水供水管网在整个饮用水供水系统中具有非常重要的作用，是饮用水水质安全

的关键．供水管网中存在的少量微生物会在管壁附着生长形成生物膜，ＡＧＲｓ 可能在管道运输的过程中
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通过生物膜附着的不同细菌进行水平转移，因此饮用水的运输过程可能会造成微生物的二次污染［５９］ ．
有研究表明，经过处理后的饮用水由输水管道运输到终端用户时，其中的 ＡＲＢ 数量有所增加，因此管网输

配系统可能是 ＡＧＲｓ 和 ＡＲＢ 在饮用水系统中的另一个重要污染源．通过饮用水系统和水生动植物的食物

链作用，抗性基因会再一次进入人体，由此可见，ＡＧＲｓ 在环境中的传播是一个循环往复的过程．

３　 水处理工艺对 ＡＧＲｓ 的影响（Ｔｈｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｆｏｒ ＡＧＲｓ）
研究发现，水处理工艺、消毒以及输送管网对不同 ＡＧＲｓ 的影响差异较大．由于不同的饮用水厂的

总体处理布置不同，即使采用相同的饮用水处理工艺也可导致不同的抗性基因归趋，而且现在的饮用水

厂在水处理工艺方面也不尽相同，更加导致了对抗性基因的去除有差异．王青等对九龙江下游水源水和

附近水厂中 ４ 种常见抗生素的抗性基因检测时发现，水厂的混凝消毒工艺可有效去除 ｔｅｔＡ、ｔｅｔＧ、ＶａｎＡ
和 ｅｒｍＢ ４ 种 ＡＧＲｓ，但在管网中 ｔｅｔＧ、ＶａｎＡ 和 ｅｒｍＢ ３ 种 ＡＲＧｓ 均有不同程度升高［３８］ ．当前饮用水厂的处

理工艺分为两大类，一种是集混凝、沉淀、砂滤和消毒处理的常规处理工艺，向经过初步消毒的进水中投

加混凝剂，使进水中所含的部分大分子有机物、悬浮物和胶体在混凝池中絮凝，水样中所含的大分子聚

合物在沉淀池中沉淀去除，然后水样进入砂滤池对其所含的污染物进一步过滤除去，最后对水样加氯消

毒后进入清水池，通过水泵房分配到管网中供给居民使用；另一种是集臭氧氧化、杀菌消毒、生物活性炭

吸附和加氯消毒处理的深度处理工艺，进水首先进入预臭氧 ／预生物处理单元，然后向水中投加混凝剂

进行混凝 ／絮凝沉淀，再经过砂滤池过滤、后臭氧接触池氧化、生物活性炭吸附和生物降解，最后经过加

氯消毒后进入饮用水管网分配系统，完成对饮用水水质的深度净化．部分饮用水厂在加氯消毒之前还加

入了超滤膜过滤工艺，可以更有效地去除饮用水中所含的污染物．
表 １ 是不同饮用水处理工艺对 ＡＲＧｓ 去除效果的总结．由表 １ 可以看出，各水处理工艺对进水中所

含的 ＡＲＧｓ 种类和含量有一定的削减作用，但是几乎所有的饮用水处理厂的出水中仍然能检测到 ＡＲＧｓ
的存在，说明当前的饮用水处理技术并不能对水样中所含的 ＡＲＧｓ 进行彻底消除，而且对不同种类的

ＡＲＧｓ 有不同的去除效果．
３．１　 预臭氧和生物预处理

饮用水处理的前期，即预臭氧或预生物处理阶段，水样中所含的 ＡＲＧｓ 的种类和浓度相比于原水中

没有明显变化．钱塘江流域饮用水厂的原水经预臭氧处理后，四环素类抗性基因浓度稍有降低，去除率

仅为 ２０．５７％，而其他种类的抗性基因浓度均有小幅度增加，平均增长率为 ３８．２８％．长三角流域饮用水厂

经过预臭氧或生物预处理工序处理过的原水中所含的磺胺类抗性基因和四环素类抗性基因浓度在不同

饮用水厂呈现不同的增减规律．从理论上来说，臭氧处理以消除水中的有机物、病毒和细菌为主，水样经

过预臭氧处理后，水中的含氧官能团有机物会增加，含氧官能团可以与金属盐水解产物、钙盐等形成聚

合体，改善水质，促进絮体的过滤性，将水中的悬浮胶体沉淀去除［６１］，所以预臭氧处理单元能够促进混

凝和沉淀等后续处理工艺中 ＡＲＧｓ 的去除．长三角流域饮用水厂 ＡＲＧｓ 浓度呈现无规律波动的原因可能

是由于原水的成分较为复杂，含有大量污染物和干扰物，臭氧与水样中所含的金属和有机物反应影响了

ＡＲＧｓ 和 ＡＲＢ 的含量．
３．２　 混凝、砂滤 ／沉淀和后臭氧处理单元

混凝、砂滤 ／沉淀和后臭氧处理单元对不同 ＡＲＧｓ 的去除效果不一致，但是 ＡＲＧｓ 的种类和含量基本

上都有较大程度的减少，此阶段是原水中 ＡＲＧｓ 去除的关键部分．投加混凝剂可以使水样中所含的悬浮

物、有机物、胶体物质与游离的抗性细菌结合成大分子聚合物，经砂滤过滤或沉淀处理后，水样中 ＡＲＢ
的含量减少，因此 ＡＲＢ 所含的部分 ＡＲＧｓ 片段也得到了去除，从而使处理后的水样中 ＡＲＧｓ 的相对丰度

降低．钱塘江流域两个饮用水厂混凝、沉淀处理工艺对全部目标 ＡＲＧｓ 的平均去除率分别为 ４２．５３％和

８４．２３％，长三角流域饮用水厂 ＪＳ 和 ＪＧ 混凝工艺对全部目标 ＡＲＧｓ 的平均去除率分别为 ７４．７１％和

５６．３７％．但在钱塘江流域和长三角流域的个别饮用水处理厂的砂滤出水中 ＡＲＧｓ 的检测中发现，水样中

所含的部分 ＡＲＧｓ 相对丰度较预臭氧处理工艺高，出现这种情况的原因可能是饮用水处理厂的砂滤处

理工艺中石英砂等滤料表面附着生长的生物膜老化衰亡并从滤料表面脱落进入水中，导致砂滤出水中

微生物的含量增加，从而使出水中 ＡＲＧｓ 浓度值有一定程度的增加．后臭氧接触单元对水样中部分
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ＡＲＧｓ 的含量有较大程度的削减，四环素类抗性基因（ ｔｅｔＧ）在长三角流域所有饮用水处理厂的臭氧处理

单元后检测浓度均有所减少，去除率分别为 ４９．８８％、３６．９０％、９７．４９％和 ９９．９０％．钱塘江流域水处理厂

一、长三角流域水处理厂 ＪＧ 和 Ｗ 的后臭氧单元对全部目标 ＡＲＧｓ 的平均去除率分别为 ７８． ７４％、
５８．６４％和 ９９．４１％．后臭氧工艺比预臭氧工艺去除抗性基因效果更为显著的原因可能与两种处理工艺水

样成分不同有关，后臭氧接触单元的水样经过前几道处理工艺处理后所含的污染物大幅减少，水样成分

比预臭氧处理单元的更为简单，可以避免一些污染物如金属和有机物对臭氧处理效果的干扰．
３．３　 生物活性炭吸附

生物活性炭吸附工艺对 ＡＲＧｓ 的去除有一定作用，但在活性炭出水检测中发现部分 ＡＲＧｓ 的浓度有

所增加．生物活性炭由于其具有的物理吸附、化学吸附、化学氧化和生物氧化等性质被视为一种稳定高

效的水处理工艺，有利于去除水样中所含的部分污染物，钱塘江流域水处理厂一经生物活性炭处理后的

出水中部分 ＡＲＧｓ 的含量仅有小幅减少，平均去除率为 ２４．６５％．部分水处理厂的生物活性炭处理单元出

水中 ＡＲＧｓ 含量有所增加，如中国长三角流域的 Ｗ 和 ＳＸ 水处理厂中磺胺类抗性基因（ ｓｕｌⅠ、ｓｕｌⅡ）和
四环素类抗性基因（ ｔｅｔＧ、ｔｅｔＸ、ｔｅｔＡ 等）以及钱塘江流域的水处理厂一的万古霉素类、β⁃内酰胺类、氯霉

素类和大环内酯类 ＡＧＲｓ 都较生物活性炭处理工艺前升高．目前还没有证据表明吸附在活性炭表面生

物膜上的微生物能够转移和诱导 ＡＲＧｓ 的产生，所以出现这种现象的具体原因尚不明确，可能与不同水

处理厂的细菌群落不同有关．
３．４　 膜过滤

膜过滤对 ＡＲＧｓ 的去除效果研究较少，有文献报道中国长三角流域的饮用水处理厂 Ｗ，该厂在生物

活性炭吸附单元和加氯消毒单元之间加入了超滤膜过滤单元，以确保饮用水水质．Ｂöｃｋｅｌｍａｎｎ 等认为超

滤膜可以作为一种去除 ＡＧＲｓ 的有效手段，确保饮用水处理厂最终出水中的微生物安全［６２］，然而对饮

用水处理厂 Ｗ 超滤膜单元出水中 ＡＧＲｓ 的检测结果发现，超滤膜对抗性基因的去除效果并不显著，仅
磺胺类抗性基因（ ｓｕｌⅠ）和四环素类抗性基因（ ｔｅｔＣ）略有减少，其他四环素类抗性基因含量均有增加．由
于 ＡＧＲｓ 大多存在于可移动的遗传因子如转座子、质粒和整合子中，所以超滤膜对抗性基因的去除作用

不显著的原因可能是携带 ＡＧＲｓ 的遗传因子可以透过超滤膜的孔隙，同时抗性基因随着饮用水分配系

统进行水平转移［６３］ ．
３．５　 氯消毒

加氯消毒处理工艺可以进一步去除水样中所含的活性微生物，在本文所调研的所有饮用水处理厂中

都在出水前采用氯作为消毒剂对水样进行最后的消毒灭菌处理．由表 １ 可以发现，大部分饮用水处理厂的

ＡＧＲｓ 含量都在经过氯消毒后有大幅度下降．钱塘江饮用水处理厂一和厂二的所有目标 ＡＧＲｓ（磺胺类、四
环素类、万古霉素类）均减少，平均去除率为 ９５．９２％和 ９６．６３％．九龙江流域的饮用水处理厂加氯消毒处理

后出水中四环素类抗性基因（ｔｅｔＡ），大环内酯类抗性基因（ｅｒｍＢ）、万古霉素类抗性基因（ｖａｎＡ）以及四环素

类抗性基因（ｔｅｔＧ）均有较大程度削减，去除率分别为 ９８．２７％、９９．７８％、９９．３７％和９９．９７％，平均去除率高达

９９．３５％．因此加氯消毒是去除抗性基因的有效手段之一．但长三角流域的几个饮用水处理厂的出水中某种

ＡＧＲｓ 的含量有所增加，该现象也在 Ｓｈｉ 等对氯消毒对饮用水中微生物的抗性影响的研究中出现．他们发现

氯消毒后 ａｍｐＣ、ｔｅｔＡ、ｔｅｔＧ 等 ７ 种 ＡＧＲｓ 的比例都显著升高，证实氯对抗性菌株具有选择富集作用，该研究

还证明氯消毒不仅能浓缩 ＡＧＲｓ，还能改变群落结构，群落结构的变化对抗性特征也有一定影响［６４］ ．
Ａｒｍｓｔｒｏｎｇ 和 Ｒｕｔａｌａ 等也提出氯消毒可以增加耐药细菌的比例并诱导抗性基因的产生［６５⁃６７］ ．

４　 管网输配系统对 ＡＧＲｓ 的影响（Ｔｈｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｎｅｔｗｏｒｋ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍｓ ｆｏｒ ＡＧＲｓ）
含有 ＡＧＲｓ 的饮用水经过供水管网的配送后，不同种类的 ＡＧＲｓ 的浓度有不同程度增减．如表 １ 中

九龙江下游的管网水四环素类抗性基因（ ｔｅｔＡ）和大环内酯类抗性基因（ ｅｒｍＢ）这两种 ＡＧＲｓ 浓度有所下

降，而四环素类抗性基因（ ｔｅｔＧ）和万古霉素类抗性基因（ｖａｎＡ）的浓度则相比于水厂出水有所增加．美国

密歇根州和俄亥俄州的一处管网水中磺胺类抗性基因（ ｓｕｌⅠ和 ｓｕｌⅡ）、β⁃内酰胺类抗性基因（Ｂｌａ⁃ＴＥＭ）
以及氯霉素类抗性基因（ｃａｔ 和 ｃｍｒ）的浓度均较出厂水有所降低．Ｓｈｉ 等对管网水中 ＡＧＲｓ 的调研中也发

现经管道输送后管网水中检测的 ８ 种 ＡＧＲｓ 含量有明显的下降［６４］ ．



２３４　　 环　 　 境　 　 化　 　 学 ３６ 卷
表

１　
饮

用
水

系
统

中
抗

生
素

抗
性

基
因

（Ａ
ＲＧ

ｓ）
的

浓
度

Ｔａ
ｂｌ
ｅ
１　

ＡＧ
Ｒｓ

ｃｏ
ｎｃ

ｅｎ
ｔｒａ

ｔｉｏ
ｎｓ

ｉｎ
ｔｈ
ｅ
ｄｒ
ｉｎ
ｋｉ
ｎｇ

ｗａ
ｔｅ
ｒｔ

ｒｅ
ａｔ
ｍ
ｅｎ

ｔｓ
ｙｓ
ｔｅ
ｍ

样
品

来
源

Ｓａ
ｍ
ｐｌ
ｅ
ｓｏ
ｕｒ
ｃｅ

抗
性

基
因

种
类

Ｔｙ
ｐｅ

ｓ
ｏｆ

ＡＲ
Ｇｓ

原
水

Ｒａ
ｗ

ｗａ
ｔｅ
ｒ／

（ｃ
ｏｐ

ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

预
臭

氧
／生

物
预

处
理

Ｔｈ
ｅ
ｏｚ
ｏｎ

ｅ／
ｂｉ
ｏｌ
ｏｇ
ｉｃ
ａｌ

ｐｒ
ｅｔ
ｒｅ
ａｔ
ｍ
ｅｎ

ｔ／
（ｃ

ｏｐ
ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

混
凝

／絮
凝

Ｃｏ
ａｇ
ｕｌ
ａｔ
ｉｏ
ｎ／

ｆｌｏ
ｃｃ
ｕｌ
ａｔ
ｉｏ
ｎ／

（ｃ
ｏｐ

ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

砂
滤

／沉
淀

Ｓａ
ｎｄ

ｆｉｌ
ｔｅ
ｒ／

ｐｒ
ｅｃ
ｉｐ
ｉｔａ

ｔｉｏ
ｎ／

（ｃ
ｏｐ

ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

臭
氧

Ｏｚ
ｏｎ

ｅ／
（ｃ

ｏｐ
ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

吸
附

ＢＡ
Ｃ
／

（ｃ
ｏｐ

ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

加
氯

消
毒

Ｃｈ
ｌｏ
ｒｉｎ

ｅ
ｄｉ
ｓｉｎ

ｆｅ
ｃｔ
ｉｏ
ｎ／

（ｃ
ｏｐ

ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

管
网

水
Ｔａ

ｐ
ｗａ

ｔｅ
ｒ／

（ｃ
ｏｐ

ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

文
献

Ｒｅ
ｆｅ
ｒｅ
ｎｃ

ｅ

ｓｕ
ｌⅠ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ４

．４
１０

－ ５
．４

１０
－ ５

．０

ｓｕ
ｌⅡ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ３

．４
１０

－ ３
．５

１０
－ ３

．３

美
国

密
歇

根
州

和
Ｂｌ
ａ⁃
ＴＥ

Ｍ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ４

．４
１０

－ ４
．３

１０
－ ３

．５
［３

４］

俄
亥

俄
州

Ｐｌ
ａｎ

ｔ１
Ｂｌ
ａ⁃
ＳＨ

Ｖ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ６

．３
１０

－ ５
．２

１０
－ ５

．２

ｃａ
ｔ／
１６

Ｓ⁃
ｒＲ

ＮＡ
１０

－ ５
．１

１０
－ ４

．５
１０

－ ４
．３

ｃｍ
ｒ／
１６

Ｓ⁃
ｒＲ

ＮＡ
１０

－ ４
．９

１０
－ ５

．１
１０

－ ４
．４

ｔｅｔ
Ａ

５．
７１

× １
０５

３．
７７

× １
０５

６．
５４

× １
０３

２．
５３

× １
０３

九
龙

江
下

游
ｔｅｔ

Ｇ
４．
２４

× １
０２

７．
４９

× １
０２

１．
６３

× １
００

１．
８４

× １
００

［３
８］

ｅｒ
ｍ
Ｂ

７．
０２

× １
０４

５．
２４

× １
０３

３．
３２

× １
０１

２．
６８

× １
０２

ｖａ
ｎＡ

５．
６８

× １
０５

６．
１０

× １
０５

２．
０３

．×
１０

２
７．
４１

× １
０２

Ａｍ
ｉｎ
ｏｇ
ｌｙ
ｃｏ
ｓｉｄ

ｅ
１０

８．
８

１０
８．
９

１０
８．
４

１０
９．
４

１０
８．
２

１０
８．
１

１０
７．
１

Ｂｅ
ｔａ
⁃ｌａ

ｃｔ
ａｍ

１０
８．
２

１０
８．
４

１０
７．
５

１０
８．
３

１０
７．
３

１０
８．
１

１０
６．
３

ＦＣ
Ａ

１０
８．

６
１０

８．
８

１０
７．
８

１０
８．
４

１０
７．
５

１０
８．
２

１０
６．
３

钱
塘

江
水

处
理

厂
一

Ｍ
ＬＳ

Ｂ
１０

８．
０

１０
８．
２

１０
７．
２

１０
８．
１

１０
７．
１

１０
７．
３

１０
６．
０

［４
０］

Ｏｔ
ｈｅ

ｒ／
ｅｆ
ｆｌｕ

ｘ
１０

９．
１

１０
９．
１

１０
８．
５

１０
９．
２

１０
８．
５

１０
８．
３

１０
６．
８

Ｓｕ
ｌｆｏ

ｎａ
ｍ
ｉｄ
ｅ

１０
７．
４

１０
７．
７

１０
７．
０

１０
７．
５

１０
７．
１

１０
７．
０

１０
５．
４

Ｔｅ
ｒａ
ｃｙ
ｃｌ
ｉｎ
ｅ

１０
８．
３

１０
８．
２

１０
９．
１

１０
８．
０

１０
７．
５

１０
７．
４

１０
６．
１

Ｖａ
ｎｃ

ｏｍ
ｙｃ
ｉｎ

１０
７．
０

１０
７．
１

１０
６．
２

１０
６．
４

１０
６．
０

１０
７．
９

１０
６．
５

Ａｍ
ｉｎ
ｏｇ
ｌｙ
ｃｏ
ｓｉｄ

ｅ
１０

９．
４

１０
９．
１

１０
９．
０

１０
７．
０

Ｂｅ
ｔａ
⁃ｌａ

ｃｔ
ａｍ

１０
９．
３

１０
９．
０

１０
８．
７

１０
７．
０

ＦＣ
Ａ

１０
９．
４

１０
９．
１

１０
８．
４

１０
７．
１

钱
塘

江
水

处
理

厂
二

Ｍ
ＬＳ

Ｂ
１０

８．
９

１０
８．
４

１０
７．
６

１０
６．
３

Ｏｔ
ｈｅ

ｒ／
ｅｆ
ｆｌｕ

ｘ
１０

９．
５

１０
９．
１

１０
８．
７

１０
７．
３

［４
０］

Ｓｕ
ｌｆｏ

ｎａ
ｍ
ｉｄ
ｅ

１０
８．
４

１０
８．
３

１０
６．
８

１０
５．
７

Ｔｅ
ｒａ
ｃｙ
ｃｌ
ｉｎ
ｅ

１０
９．
０

１０
８．
５

１０
７．
９

１０
６．
４

Ｖａ
ｎｃ

ｏｍ
ｙｃ
ｉｎ

１０
８．
９

１０
８．
３

１０
８．
２

１０
６．
３
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表
１

样
品

来
源

Ｓａ
ｍ
ｐｌ
ｅ
ｓｏ
ｕｒ
ｃｅ

抗
性

基
因

种
类

Ｔｙ
ｐｅ

ｓ
ｏｆ

ＡＲ
Ｇｓ

原
水

Ｒａ
ｗ

ｗａ
ｔｅ
ｒ／

（ｃ
ｏｐ

ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

预
臭

氧
／生

物
预

处
理

Ｔｈ
ｅ
ｏｚ
ｏｎ

ｅ／
ｂｉ
ｏｌ
ｏｇ
ｉｃ
ａｌ

ｐｒ
ｅｔ
ｒｅ
ａｔ
ｍ
ｅｎ

ｔ／
（ｃ

ｏｐ
ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

混
凝

／絮
凝

Ｃｏ
ａｇ
ｕｌ
ａｔ
ｉｏ
ｎ／

ｆｌｏ
ｃｃ
ｕｌ
ａｔ
ｉｏ
ｎ／

（ｃ
ｏｐ

ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

砂
滤

／沉
淀

Ｓａ
ｎｄ

ｆｉｌ
ｔｅ
ｒ／

ｐｒ
ｅｃ
ｉｐ
ｉｔａ

ｔｉｏ
ｎ／

（ｃ
ｏｐ

ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

臭
氧

Ｏｚ
ｏｎ

ｅ／
（ｃ

ｏｐ
ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

吸
附

ＢＡ
Ｃ
／

（ｃ
ｏｐ

ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

加
氯

消
毒

Ｃｈ
ｌｏ
ｒｉｎ

ｅ
ｄｉ
ｓｉｎ

ｆｅ
ｃｔ
ｉｏ
ｎ／

（ｃ
ｏｐ

ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

管
网

水
Ｔａ

ｐ
ｗａ

ｔｅ
ｒ／

（ｃ
ｏｐ

ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

文
献

Ｒｅ
ｆｅ
ｒｅ
ｎｃ

ｅ

ｓｕ
ｌⅠ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ２

．８
１０

－ ２
．７

１０
－ ２

．７
１０

－ ２
．８

ｓｕ
ｌⅡ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ２

．８
１０

－ ２
．８

１０
－ ２

．７
１０

－ ２
．８

ｔｅｔ
Ｃ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ２

．８
１０

－ ２
．６

１０
－ ３

．４
１０

－ １
．９

ｔｅｔ
Ｇ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ２

．２
１０

－ ３
．０

１０
－ ３

．５
１０

－ ３
．８

长
三

角
流

域
Ｐｌ
ａｎ

ｔＪ
Ｓ

ｔｅｔ
Ｘ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ４

．８
１０

－ ５
．２

１０
－ ５

．１
１０

－ ４
．９

ｔｅｔ
Ａ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ４

．９
１０

－ ５
．４

１０
－ ５

．７
１０

－ ４
．９

［３
９］

ｔｅｔ
Ｂ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ６

．４
１０

－ ５
．６

１０
－ ５

．６
１０

－ ４
．８

ｔｅｔ
Ｏ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ６

．６
１０

－ ６
．２

１０
－ ６

．４
１０

－ ５
．８

ｔｅｔ
Ｍ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ５

．８
１０

－ ５
．７

１０
－ ６

．６
１０

－ ６
．０

ｔｅｔ
Ｗ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ６

．５
１０

－ ６
．４

１０
－ ６

．９
１０

－ ５
．８

ｓｕ
ｌⅠ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ２

．６
１０

－ ２
．６

１０
－ ２

．３
１０

－ ３
．０

１０
－ ３

．４

ｓｕ
ｌⅡ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ２

．６
１０

－ ２
．８

１０
－ ２

．７
１０

－ ２
．９

１０
－ ３

．０

ｔｅｔ
Ｃ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ２

．４
１０

－ ２
．７

１０
－ ２

．９
１０

－ ３
．０

１０
－ ２

．８

ｔｅｔ
Ｇ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ２

．１
１０

－ ２
．３

１０
－ ２

．４
１０

－ ２
．６

１０
－ ４

．０

ｔｅｔ
Ｘ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ４

．４
１０

－ ４
．６

１０
－ ４

．１
１０

－ ５
．０

１０
－ ５

．２

长
三

角
流

域
Ｐｌ
ａｎ

ｔＪ
Ｇ

ｔｅｔ
Ａ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ４

．６
１０

－ ４
．８

１０
－ ４

．４
１０

－ ５
．４

１０
－ ５

．８
［３

９］

ｔｅｔ
Ｂ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ６

．４
１０

－ ６
．４

１０
－ ６

．４
１０

－ ５
．６

１０
－ ６

．４

ｔｅｔ
Ｏ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ６

．０
１０

－ ５
．３

１０
－ ６

．９
１０

－ ５
．７

１０
－ ７

．１

ｔｅｔ
Ｍ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ５

．８
１０

－ ６
．０

１０
－ ６

．２
１０

－ ５
．４

１０
－ ７

．０

ｔｅｔ
Ｗ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ５

．８
１０

－ ６
．１

１０
－ ７

．１
１０

－ ５
．６

１０
－ ７

．５

ｓｕ
ｌⅠ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ３

．３
１０

－ ２
．９

１０
－ ２

．４
１０

－ ２
．９

１０
－ ２

．９
１０

－ ２
．６

１０
－ １

．４

ｓｕ
ｌⅡ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ３

．７
１０

－ ３
．４

１０
－ ３

．３
１０

－ ３
．７

１０
－ ３

．８
１０

－ ３
．２

１０
－ １

．３

ｔｅｔ
Ｃ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ３

．５
１０

－ ３
．０

１０
－ ５

．０
１０

－ ３
．５

１０
－ ２

．６
１０

－ ３
．９

１０
－ ３

．１

长
三

角
流

域
Ｐｌ
ａｎ

ｔＳ
Ｘ

ｔｅｔ
Ｇ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ３

．６
１０

－ ３
．５

１０
－ ３

．０
１０

－ ２
．７

１０
－ ４

．３
１０

－ ３
．６

１０
－ ２

．４
［３

９］

ｔｅｔ
Ｘ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ６

．０
１０

－ ３
．８

１０
－ ４

．１
１０

－ ５
．５

１０
－ ５

．０
１０

－ ５
．１

１０
－ ３

．６

ｔｅｔ
Ａ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ５

．８
１０

－ ５
．３

１０
－ ５

．０
１０

－ ５
．９

１０
－ ５

．６
１０

－ ５
．１

１０
－ ３

．４

ｔｅｔ
Ｂ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ６

．４
１０

－ ５
．９

１０
－ ５

．５
１０

－ ６
．４

１０
－ ５

．７
１０

－ ５
．０

１０
－ ３

．６
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表
１

样
品

来
源

Ｓａ
ｍ
ｐｌ
ｅ
ｓｏ
ｕｒ
ｃｅ

抗
性

基
因

种
类

Ｔｙ
ｐｅ

ｓ
ｏｆ

ＡＲ
Ｇｓ

原
水

Ｒａ
ｗ

ｗａ
ｔｅ
ｒ／

（ｃ
ｏｐ

ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

预
臭

氧
／生

物
预

处
理

Ｔｈ
ｅ
ｏｚ
ｏｎ

ｅ／
ｂｉ
ｏｌ
ｏｇ
ｉｃ
ａｌ

ｐｒ
ｅｔ
ｒｅ
ａｔ
ｍ
ｅｎ

ｔ／
（ｃ

ｏｐ
ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

混
凝

／絮
凝

Ｃｏ
ａｇ
ｕｌ
ａｔ
ｉｏ
ｎ／

ｆｌｏ
ｃｃ
ｕｌ
ａｔ
ｉｏ
ｎ／

（ｃ
ｏｐ

ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

砂
滤

／沉
淀

Ｓａ
ｎｄ

ｆｉｌ
ｔｅ
ｒ／

ｐｒ
ｅｃ
ｉｐ
ｉｔａ

ｔｉｏ
ｎ／

（ｃ
ｏｐ

ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

臭
氧

Ｏｚ
ｏｎ

ｅ／
（ｃ

ｏｐ
ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

吸
附

ＢＡ
Ｃ
／

（ｃ
ｏｐ

ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

加
氯

消
毒

Ｃｈ
ｌｏ
ｒｉｎ

ｅ
ｄｉ
ｓｉｎ

ｆｅ
ｃｔ
ｉｏ
ｎ／

（ｃ
ｏｐ

ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

管
网

水
Ｔａ

ｐ
ｗａ

ｔｅ
ｒ／

（ｃ
ｏｐ

ｉｅ
ｓ·

ｍ
Ｌ－

１ ）

文
献

Ｒｅ
ｆｅ
ｒｅ
ｎｃ

ｅ

ｔｅｔ
Ｏ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ８

．５
１０

－ ７
．８

１０
－ ７

．５
１０

－ ８
．０

１０
－ ７

．６
１０

－ ７
．３

１０
－ ６

．２

长
三

角
流

域
Ｐｌ
ａｎ

ｔＳ
Ｘ

ｔｅｔ
Ｍ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ７

．４
１０

－ ６
．９

１０
－ ６

．０
１０

－ ７
．０

１０
－ ６

．０
１０

－ ５
．５

１０
－ ３

．１
［３

９］

ｔｅｔ
Ｗ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ８

．１
１０

－ ７
．４

１０
－ ６

．５
１０

－ ７
．６

１０
－ ６

．６
１０

－ ６
．１

１０
－ ３

．９

ｓｕ
ｌⅠ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ３

．２
１０

－ ３
．２

１０
－ ０

．１
１０

－ ２
．６

１０
－ ２

．２
１０

－ １
．１

ｓｕ
ｌⅡ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ２

．１
１０

－ １
．７

１０
－ ０

．３
１０

－ ２
．９

１０
－ １

．０
１０

－ ０
．５

ｔｅｔ
Ｃ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ２

．５
１０

－ ３
．２

１０
－ １

．１
１０

－ ２
．４

１０
－ ３

．０
１０

－ １
．５

ｔｅｔ
Ｇ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ３

．０
１０

－ ３
．６

１０
－ ０

．５
１０

－ ３
．５

１０
－ ２

．８
１０

－ １
．４

长
三

角
流

域
Ｐｌ
ａｎ

ｔＷ
ｔｅｔ

Ｘ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ５

．５
１０

－ ５
．４

１０
－ ２

．１
１０

－ ５
．９

１０
－ ４

．０
１０

－ １
．４

［３
９］

ｔｅｔ
Ａ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ５

．０
１０

－ ４
．５

１０
－ ２

．０
１０

－ ４
．９

１０
－ ４

．１
１０

－ ３
．０

ｔｅｔ
Ｂ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ６

．２
１０

－ ６
．０

１０
－ １

．０
１０

－ ４
．５

１０
－ ３

．５
１０

－ ２
．０

ｔｅｔ
Ｏ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ７

．５
１０

－ ７
．４

１０
－ ３

．０
１０

－ ６
．２

１０
－ ５

．０
１０

－ ３
．４

ｔｅｔ
Ｍ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ６

．６
１０

－ ６
．６

１０
－ １

．９
１０

－ ６
．０

１０
－ ４

．３
１０

－ ２
．５

ｔｅｔ
Ｗ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ７

．５
１０

－ ３
．０

１０
－ ７

．０
１０

－ ５
．０

１０
－ ３

．５

ｓｕ
ｌⅠ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ３

．２
１０

－ ３
．１

１０
－ ２

．５
１０

－ ２
．８

ｓｕ
ｌⅡ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ３

．７
１０

－ ３
．５

１０
－ ４

．０
１０

－ ３
．０

ｔｅｔ
Ｃ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ３

．２
１０

－ ５
．０

１０
－ ４

．０
１０

－ ４
．３

ｔｅｔ
Ｇ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ３

．４
１０

－ ３
．５

１０
－ ４

．０
１０

－ ３
．５

ｔｅｔ
Ｘ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ５

．３
１０

－ ５
．２

１０
－ ６

．０
１０

－ ４
．６

［３
９］

长
三

角
流

域
Ｐｌ
ａｎ

ｔＳ
Ｗ

ｔｅｔ
Ａ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ５

．７
１０

－ ５
．３

１０
－ ５

．５

ｔｅｔ
Ｂ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ６

．４
１０

５．
２

１０
－ ６

．３
１０

－ ５
．６

ｔｅｔ
Ｏ
／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ８

．０
１０

－ ７
．４

１０
－ ７

．６

ｔｅｔ
Ｍ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ６

．５
１０

－ ５
．５

１０
－ ６

．４
１０

－ ４
．４

ｔｅｔ
Ｗ

／１
６Ｓ

⁃ｒＲ
ＮＡ

１０
－ ７

．９
１０

－ ６
．３

１０
－ ７

．１
１０

－ ５
．２



　 ２ 期 王双玲等：饮用水系统中抗生素抗性基因的研究进展 ２３７　　

　 　 饮用水在供给居民使用之前要经过复杂的给水输送管网，输送系统中水相与管网以及水中颗粒物

之间存在各种复杂的物理、化学以及微生物反应，使饮用水输送管网成为一个巨大的反应器［６８］ ．由于大

部分输水管的使用年限都比较长，管网中的微生物会在输水管道管壁附着生长形成一层生物膜．相关研

究表明活性污泥和生物膜是促进 ＡＧＲｓ 从一个宿主细菌到另一个宿主细菌的水平转移极佳的环境条

件［６９⁃７１］，因此携带有 ＡＧＲｓ 的 ＡＲＢ 可能在输送管网中经历复杂的反应，ＡＧＲｓ 在附着在生物膜不同宿主

细菌之间进行水平转移，或在不同种细菌之间进行传播［７２］，导致其浓度的不断变化．

５　 研究与展望（Ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｎｄ ｐｒｏｓｐｅｃｔ）
通过分析对比不同饮用水处理厂对 ＡＧＲｓ 的去除效果发现，传统的饮用水处理工艺与深度净化工

艺相比对 ＡＧＲｓ 的去除没有明显差异．由于原水水质、处理工艺组合的不同，同一处理工艺在不同的饮

用水处理厂对 ＡＧＲｓ 的去除效果不一致．由此可见抗性基因的去除是个复杂的过程，取决于每个饮用水

处理厂的整体处理工艺．现阶段，对饮用水系统中 ＡＧＲｓ 的研究尚处于初级阶段，对各种 ＡＧＲｓ 的分布特

征和传播规律还不明确，需要我们做更多的努力来阐明其在饮用水处理厂和输水配送管网中的迁移转

化机制．深入研究给水系统中 ＡＧＲｓ 的生态特征及其传播行为已成为该研究领域的重要问题，对该科学

问题的深入认识将有力促进饮用水安全保障技术开发与应用．
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