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摘    要：环境中抗生素抗性基因（ARGs）的传播导致细菌耐药性持续增加，对公共卫生安全造成了巨

大威胁。海水养殖是促使水环境中 ARGs 增殖的重要人为活动之一，严重威胁海洋环境的生态安全。

本研究以集约化海水养殖尾水为研究对象，考察了紫外消毒法对 ARGs 去除效果及细菌微生物群落组

成变化的影响。结果表明，紫外消毒法对海水养殖尾水中 ARGs 具有显著去除效果，且去除效果随辐照

剂量的增加而提升。同时，细菌微生物 V3-V4 测序结果显示，紫外消毒可诱发海水养殖尾水中优势菌

群的相对丰度发生变化。冗余分析（RDA）揭示细菌微生物群落变化是海水养殖尾水中 ARGs 得到有

效控制的关键原因，细菌作为潜在宿主为去除 ARGs 提供了核心驱动力。本研究可为海洋环境中

ARGs 污染的管控和防治提供科学依据。
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Abstract: The spread of antibiotic resistance genes (ARGs) in the environment has led to a continuous increase
in  bacterial  resistance,  posing  a  great  threat  to  public  health  safety.  Mariculture  is  one  of  the  important
anthropogenic activities that contribute to the proliferation of ARGs in the aquatic environment, which seriously
threatens the ecological safety of the marine environment.  In this study, the effects of UV disinfection on the
removal of ARGs and changes in the composition of bacterial microbial communities were investigated in the
wastewater  of  intensive  mariculture.  The  results  showed  that  the  UV  disinfection  method  had  a  significant
removal effect on ARGs in mariculture wastewater, and the removal effect was enhanced with the increase of
irradiation  dose.  Meanwhile,  the  V3-V4  sequencing  results  of  bacterial  microorganisms  showed  that  UV
disinfection  could  induce  changes  in  the  relative  abundance  of  the  dominant  flora  in  mariculture  wastewater.
Redundancy analysis (RDA) revealed that the changes in bacterial microbial communities were the key reason
for the effective control of ARGs in mariculture wastewater, and bacteria as potential hosts provided the core
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driving force for the removal of ARGs. This study can provide a scientific basis for the control and prevention
of ARG pollution in the marine environment.

Key words: ultraviolet disinfection method; antibiotic resistance gene; mariculture wastewater; removal

抗生素抗性基因（antibiotic resistance genes,
ARGs）作为一类新污染物[1]，是全球细菌耐药性

逐年增加的关键因素。研究显示，ARGs及介导

其传播的移动基因元件（mobile genetic elements,
MGEs）常编码于细菌染色体和质粒 [2]，MGEs可
以 通 过 不 同 环 境 介 质 中 的 水 平 基 因 转 移

（horizontal  gene  transfer,  HGT）促进 ARGs的传

播。整合酶基因（int1和 int2）作为环境中最常检

出的 MGEs，与磺胺类和四环素类 ARGs的赋存

关系密切，在 HGT中亦起到关键作用 [3]。当外

界条件变化时，ARGs宿主因细胞膜破损而消

亡，但 ARGs仍能以胞外 DNA的形式在天然环

境中存在数月之久 [4]。细菌耐药性在细菌群落

中快速、稳定传播，通过微生物生境最终进入生

物食物网，甚至进入人体，对公共卫生安全和人

类健康造成威胁[5]。可见，针对环境中 ARGs的
增殖和传播特性，研究行之有效的 ARGs污染控

制方法，从源头上解决 ARGs的污染问题对公共

卫生安全和人类健康具有重要意义。

我国是集约化海水养殖大国[6]，高密度的集

约化养殖活动是近岸水质恶化、生物多样性退

化的重要原因[7]。大量研究发现，海水养殖对全

球 ARGs导致的细菌耐药性增加具有重要的驱

动作用 [8]，主要与受其影响的外源 ARGs输入、

微生物群落组成变化、抗生素污染和水质条件

变化等因素有关。水产养殖尾水作为全球环境

中 ARGs传播的重要来源和媒介[9]，经常不经处

理或经过不完全处理直接或间接排入近岸海

水。一方面将多种类、高丰度的 ARGs引入水域

生态系统，另一方面则通过诱导天然水质、微生

物变化等因素驱动 ARGs的增殖 [10]。例如 ，

Lu等[11] 对一循环式海水养殖系统各级处理池中

的 ARGs丰度进行研究，发现水样中普遍存在

10种ARGs，绝对丰度范围高达 3.20 ×105 ～7.80 ×
105  copies/mL，其出水排海可能是近岸海域

ARGs增殖的主要来源。王秋水等 [12] 研究了秦

皇岛市昌黎县养殖海域的 ARGs污染情况，发现

该 海 域 内 有 多 种 ARGs污 染 ， 其 中 以 triC、
smeE、tetQ等 ARGs为优势基因型，且与养殖水

中 ARGs的污染轮廓一致，这与人类活动诱发近

海微生物群落组成变化密切相关。现阶段针对

ARGs污染的控制研究仍主要集中于城市污水，

而对于集约化水产养殖尾水中 ARGs的污染控

制研究较为匮乏。近岸水域 ARGs的生态污染

风险不容忽视，可能对沿海人类健康产生巨大威

胁，开展相关研究已刻不容缓。

众多关于城市污水的 ARGs污染控制研究

表明，紫外消毒法可通过削减 ARGs赋存种类和

丰度达到明显的去除效果 [13]。Zheng等 [14] 研究

了紫外消毒法对 ARGs及其宿主细胞的控制效

果，发现不同辐照剂量的紫外处理均呈现较好的

去除效果。紫外线可穿透细菌细胞壁被胞内

DNA的碱基吸收，引发胸腺嘧啶二聚体等光产

物的形成，导致 DNA的氢键断裂和碱基配对错

误[15]，从而造成基因损伤。相较于城市污水，海

水养殖尾水具有典型的高盐特性和大通量特征，

这些物化参数的差异显著影响传统污水处理工

艺中絮凝沉淀、生物降解等关键过程的处理效

果[16]。然而，目前针对近岸海水环境及集约化水

产养殖尾水中 ARGs的污染控制研究仍较为缺

乏。因此，本研究通过改变紫外消毒法的辐照剂

量，探究其对实际海水养殖尾水中 ARGs的去除

效果，并同步对细菌微生物群落变化进行分析，

深入探究其与 ARGs丰度变化的关系，为集约化

海水养殖中 ARGs的污染控制提供理论依据。

 1   材料与方法

 1.1    模拟实验

本研究以我国北方渤海沿岸的一个集约化

鱼类养殖场（121°19′19.24″ E，38°58′4.63″ N）内

闭合式养殖系统的海水养殖尾水为研究对象，对

其进行紫外消毒模拟实验。模拟实验所用尾水

样品采集过程如下：利用无菌采样瓶对养殖系统

内养殖尾水集水池进行采集，分别在池中 5个不
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同位置依次取样后，混合均匀即获得模拟实验所

需的海水养殖尾水，每个点位的水样均重复采

集 3次。养殖尾水池内水温、pH、溶解氧和盐度

分 别 维 持 在 21.5  ℃～ 22.3  ℃、 7.64～ 8.28、
7.04～8.25 mg/L和 29.4～31.4，TN、TP、TAN和

COD含量分别不超过 4.86  mg/L、 0.61  mg/L、
1.08 mg/L和 1.36 mg/L。本实验样品采集的养殖

系统实景和尾水池取样位置如图 1a和图 1b所

示。模拟实验的具体操作过程如下：打开紫外灯

（50.0 μw/cm2 波长为 254 nm），预热 5 min后，将

500 mL海水养殖尾水置于烧杯内进行紫外照

射，利用辐照计（FZ-A，北京师范大学光电仪器

厂）测定紫外辐照剂量，分别达到 3.0  mJ/cm2、

6.0  mJ/cm2、 15.0  mJ/cm2、 30.0  mJ/cm2、 45.0  mJ/
cm2、90.0 mJ/cm2 后关闭紫外灯停止消毒，收集

实验样品，实验装置如图 1c所示。上述处理实

验重复 3次，同时以未处理水样为空白对照，并

设置 3组平行样品。实验结束后，立即对全部实

验样品进行 DNA提取。
 
 

紫外灯

养殖尾水

辐照计

a c

b

注：(a)为养殖场实景；(b)为养殖系统尾水池；(c)为模拟实验示

意图

图 1    养殖尾水的采样位置及模拟实验示意图

Fig. 1    Sampling  location  of  mariculture  wastewater  and

schematic of simulation experiments
 

 1.2    DNA提取及 ARGs检测

将紫外消毒后得到的海水养殖尾水经 47 mm
无菌滤纸过滤，利用水体基因组 DNA提取试剂

盒（上海生工生物工程股份有限公司）对海水养

殖尾水中的 DNA进行提取，待提取完成，将得到

的 DNA置于−20 ℃ 条件下保存。

以提取的 DNA为模板，利用荧光定量 PCR，

对海水养殖尾水中的两大类 9种 ARGs （包括

6种四环素类 ARGs:tetA、 tetB、 tetM、 tetO、 tetQ
和 tetW和 3种 磺 胺 类 ARGs： su11、 su12和

su13）、两类整合酶基因 （int1和 int2）以及细菌

分类通用基因（16S rRNA）进行定量检测。荧光

定量 PCR反应体系 （25  μL）包括：12.5  μL  2  ×
SGExcel FastSYBR Mixture、9 μL RNase-Free ddH2O，

2 μL模板 DNA，0.5 μL正反引物，0.5 μL 100 ×
ROX Reference Dye，循环周期数为 28～35，每组

实验条件均设置阴性对照及 3组平行样品。本

实验所用 ARGs引物序列及定量检测方法均与

本课题组先前报道的研究方法 [17] 一致，定量方

法的相关系数 R2 在 0.871以上，扩增效率不低

于 92.1%，检出限为 102～1013 copies/μL，相对标

准偏差不高于 25%。

 1.3    细菌微生物群落分析

本研究中细菌微生物群落分析委托上海生

工生物工程股份有限公司进行，实验样品为抽滤

海水养殖尾水后的水系滤膜，每个辐照剂量对应

一个实验样品。使用  E.Z.N.A™ Mag Bind Soil
DNA Kit （Omega, M5635-02, 美国）提取群落基

因组 DNA，并使用 Qubit 4.0 （Thermo, 美国）测

量 DNA的浓度，以保证获得足量高质量基因组

DNA。得到基因组 DNA后，采用经 PAGE纯化

的正向引物（CCTACGGGNGGCWGCAG）和反

向引物（GACTACHVGGTATCTAATCC），使用

2 ×  Hieff®  Robust  PCR  Master  Mix   （ Yeasen
10105ES03,  中 国 ） ， 在 热 分 析 仪 （ Applied
Biosystems 9700, 美国）内进行 16S rRNA基因的

V3-V4超变区 PCR扩增实验。30 µL的 PCR反

应体系主要包括：2 µL微生物 DNA （10 ng/µL）；
1 µL扩增子 PCR正向引物（10 µM）；1 µL扩增

子 PCR反向引物 （ 10  µM） ； 26  µL  2  ×  Hieff®
Robust PCR Master Mix。PCR扩增程序设置如

下: 95 ℃ 预变性 3 min；95 ℃ 变性 30 s，45 ℃ 退

火 30 s，72 ℃ 延伸 30 s，该程序执行 5个循环；

95 ℃ 变性 30 s，55 ℃ 退火 30 s，72 ℃ 延伸 30 s，
该程序执行 20个循环；最终 72 ℃ 延伸 5 min。
随即利用 TBE缓冲液（Tris, boric acid, EDTA）配

制 2% （w/v）琼脂糖凝胶，用于定性分析 PCR产

物的准确性。使用 Hieff  NGS™DNA Selection
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Beads纯化扩增产物中的游离引物和引物二聚

体。测序前，使用 Qubit® 4型荧光检测器测定

每个 PCR产物的浓度，并用生物分析仪（Agilent
2100, 美国）进行质量控制。根据数据覆盖范围

的要求，可将所有文库集中运行一次，且保证每

个反应混合物中扩增子根据其浓度以等摩尔

比例汇集。使用 Illumina  MiSeq系统（ Illumina
MiSeq, 美国）进行测序。

 1.4    数据分析

采用 Origin 2021 （美国 , OriginLab公司）计

算样品中 ARGs丰度的平均值和标准差，并绘制

本研究中所有柱状图。采用 SPSS  29.0软件

（T检验）（美国, IBM公司），对实验内组间数据

的差异性进行统计学分析。基于 Pearson分析结

果制作网络分析图表，并使用 Gephi （v 0.10.1）进
行修改，以解析本研究中 ARGs与 MGEs间的关

系。应用 Canoco软件（版本 4.5），基于 ARGs、
MGEs和细菌微生物群落组成，采用冗余分析

（redundancy analysis, RDA）和偏冗余分析（partial
redundancy analysis, pRDA），考察紫外消毒影响

下两类 MGEs和细菌微生物群落组成对海水养

殖尾水中 ARGs丰度变化的贡献率。

 2   结果与讨论

 2.1    紫外消毒法对海水养殖尾水中 ARGs的去

除效果

利用荧光定量 PCR技术对实验前后海水养

殖尾水中 9种 ARGs的丰度变化进行了检测分

析，以阐明不同紫外辐照剂量对 ARGs的去除效

果。由图 2可知，紫外消毒法对海水养殖尾水中

各目标 ARGs去除效果显著，且效果随辐照剂

量的增加而增强。当辐照剂量达到 15.0 mJ/cm2

时，各种 ARGs的丰度出现了显著的下降，该辐

照剂量阈值可作为养殖尾水紫外消毒处理的最

低有效标准。当辐照剂量达到 90.0 mJ/cm2 时，

3种四环素类 ARGs （tetB、tetO、tetQ）和 1种磺

胺类 ARGs （ sul3）的丰度低于检出限， tetM和

sul2的丰度分别降低了 6.98  log  copies/mL和

4.12 log copies/mL，说明该辐照剂量可对养殖尾

水中这两类 ARGs实现有效控制。如图 2a所

示，原水中磺胺类 ARGs的含量最高，其次是四

环素类 ARGs以及 MGEs，表明磺胺类 ARGs为
海水养殖尾水中最优势 ARGs，这可能与磺胺类

ARGs常与Ⅰ/Ⅱ类整合子存在于同一质粒，在环

境中传播能力较强有关 [18]。结合图 2b和图 2c，
当紫外辐照剂量过低时 ，部分 ARGs  （ tetQ、

tetW、sul2、sul3）的丰度有所增加，这可能是因为
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图 2    不同辐照剂量对海水养殖尾水中 ARGs的去除

效果          

Fig. 2    Removal  effects  of  different  irradiation  doses  on

ARGs in mariculture wastewater
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低紫外辐照剂量的刺激增加了细胞膜的通透性，

进而促进了 ARGs的水平基因转移 [19]。当紫外

辐照剂量增大后，紫外线对细胞膜造成的损伤难

以修复，细胞结构被破坏导致死亡，进而出现

ARGs丰度下降。

 2.2    紫外消毒法对海水养殖尾水中 MGEs的去

除效果

He等 [3] 研 究 表 明 ， int1和 int2与 磺 胺 类

ARGs和四环素类 ARGs具有显著相关性，在

ARGs的 HGT中起到关键作用，因此本研究选

择 int1和 int2作为研究对象。由图 3可知，当紫

外辐照剂量逐步增加时，两种 MGEs的丰度持续

下降，且 int1的去除效果优于 int2。当辐照剂量

达到 45.0 mJ/cm2 时，海水养殖尾水中 int1的丰

度低于检出限，辐照剂量继续增大至 90.0 mJ/cm2

时，int2的丰度亦低于检出限，表明紫外消毒法

可有效去除海水养殖尾水中的 MGEs，并通过抑

制 HGT进而降低 ARGs的丰度。紫外线造成的

损伤会导致 DNA双链中的碱基形成二聚体，阻

碍 DNA的复制，从而达到抑制传播的效果[20]。
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图 3    不同紫外辐照剂量对海水养殖尾水中MGEs的去除

效果        

Fig. 3    Removal  effects  of  different  irradiation  doses  on

MGEs in mariculture wastewater
 

有研究显示，环境中 MGEs是影响 ARGs增
殖和传播的重要因素 [21]。因此 ，本研究利用

Gephi分析并绘制了 ARGs与 MGEs的相关性网

络图（图 4），以解析紫外消毒法对海水养殖尾水

中 ARGs和 MGEs影响的潜在机制。结果显示，

海水养殖尾水中两类整合酶基因（int1和 int2）与
多种 ARGs具有显著相关性，int1和 int2与 tetA、
sul1、sul2呈显著正相关性，揭示了两类整合酶

基因是海水养殖尾水中 tetA、sul1、sul2快速传

播的关键。
  

tetAtetB
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tetO

tetQ

tetW

int2

sul1
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注：红色线条和蓝色线条表示两种 ARGs或MGEs存在显著正

相关性或显著负相关性

图 4    海水养殖尾水中 ARGs及MGEs的相关性网络

Fig. 4    Correlation network diagram of ARGs and MGEs in

mariculture wastewater
 

 2.3    紫外消毒法对海水养殖尾水中细菌微生物

群落组成的影响

微生物群落组成是影响养殖水环境中

ARGs分布和传播的重要因素[22]。图 5为不同紫

外辐照剂量下海水养殖尾水中细菌群落的组成

变化图。如图 5a所示，原水中门水平上的优势

菌落占总细菌群落 92.3%的相对丰度，其中，变

形 菌 门 （ Pseudomonadota） 相 对 丰 度 占 比 为

60.0%，拟杆菌门（Bacteroidota）相对丰度占比为

32.3%。当紫外辐照剂量由 3.0 mJ/cm2 逐渐增加

至 15.0 mJ/cm2 时，变形菌门的相对丰度不断增

加，而拟杆菌门、疣微菌门（Verrucomicrobiota）、
髌骨菌门 （Patescibacteria）的相对丰度不断减

少。当紫外辐照剂量高于 30.0 mJ/cm2 并持续增

加时，弯曲菌门（Campylobacterota）的相对丰度先

增加后减少，这可能是该菌群在经紫外辐射后细

胞膜或遗传物质易损伤，细菌转变为虽存活但

无法生长繁殖（VBNC）状态[23]，增加紫外辐照剂

量会导致细菌无法维持该状态而死亡，故出现
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相对丰度下降的现象。由图 5b可知，在原水中，

属水平上的优势菌种分别为太平洋杆菌属

（Pacificibacter, 相对丰度占比为 12.7%）、假黄褐

杆菌属（Pseudofulvibacter, 相对丰度占比为 7.2%）、

科尔韦氏菌属（Colwellia, 相对丰度占比为 6.7%）、

假交替单胞菌属（Pseudoalteromonas, 相对丰度

占比为 6.0%）、黄杆菌属（Flavobacterium, 相对

丰度占比为 5.8%）。其中太平洋杆菌属、科尔韦

氏菌属、假交替单胞菌属属于变形菌门，假交替

单胞菌属可以通过分泌黑色素阻挡外界辐射，从

而抵御紫外线的攻击，具有较强紫外抗性[24]，是

变形菌门相对丰度较高的原因。

同时，本研究对实验前后海水养殖尾水中细

菌 16S rRNA基因的丰度进行了检测，实验结果

如图 6所示。随着紫外辐照剂量的增加，海水养

殖尾水中 16S rRNA基因的丰度不断减少，表明

紫外消毒法对海水养殖尾水中的细菌微生物具

有良好的去除效果。
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图 6    不同辐照剂量对海水养殖尾水中 16S rRNA基因的

去除效果

Fig. 6    Removal effects of different irradiation doses on 16S

rRNA gene in mariculture wastewater
 

基于紫外消毒对 ARGs和 MGEs的去除效

果，进一步对 ARGs丰度变化与微生物群落变化

之间的相关性进行分析（图 7）。结果表明，海水

养殖尾水中的拟杆菌门（Bacteroidota）与 tetM呈

显著正相关性，表明拟杆菌门可能是 tetM传播

的潜在宿主。疣微菌门与 tetM和 int1之间的显

著正相关性进一步表明，疣微菌门可能通过

HGT促进 tetM和 int1在微生物群落中的传播。

此外，髌骨菌门（Patescibacteria）与 tetM和拟杆菌

门、疣微菌门之间呈显著正相关性，说明髌骨菌

门在海水养殖尾水里 ARGs传播中的作用亦不

可忽视。研究表明[25]，髌骨菌门是 ARGs传播的

关键宿主，尤其在 tetM的传播中具有显著作

用。

 2.4    紫外消毒法影响下海水养殖尾水中 ARGs、
MGEs与细菌微生物群落关系

基于上述实验结果，本研究根据 6种门水平

菌群及两类整合酶基因（ int1和 int2），对 ARGs
的丰度变化进行了限制性排序，以阐明紫外消毒
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图 5    不同辐照剂量下海水养殖尾水中门水平 (a)和属水

平 (b)上的细菌群落组成变化

Fig. 5    Changes  in  bacterial  community  composition  at

phylum level  (a)  and  genus  level  (b)  in  mariculture

wastewater under different irradiation doses
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影响下的 MGEs和微生物菌群因素对海水养殖

尾水中 ARGs去除的贡献率 （图 8）。图 8a由

6种门水平细菌微生物群落和两种 MGEs共排

列组成，ARGs丰度方差矩阵的排序梯度小于 4，
适用于双峰模型的 RDA统计，可解释 75.2%的

ARGs丰度变化。除 tetW和 sul2之外，沿第一象

限横坐标轴，其余目标 ARGs均以顺时针聚集为

一簇，与门水平上的拟杆菌门、疣微菌门、髌骨

菌门和两种 MGEs呈现显著的正相关性，共解释

了 48.6%的 ARGs丰度变化，表明紫外消毒是通

过影响优势菌群以及 MGEs的组成和丰度变化，

达到去除 ARGs的效果。如图 8b所示，pRDA

揭示紫外消毒处理下拟杆菌门、疣微菌门、髌骨

菌门等门水平的细菌群落组成对 ARGs丰度变

化的贡献率最大为 38.7%，表明其为海水养殖尾

水中 ARGs的有效去除提供了核心驱动力。
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图 8    ARGs与MGEs、微生物群落组成的 RDA图 (a)和 pRDA图 (b)

Fig. 8    RDA plot (a) and pRDA plot (b) of ARGs with MGEs and microbial community composition

 3   结 论

（1）紫外消毒法可有效去除海水养殖尾水中

常见的四环素类 ARGs、磺胺类 ARGs及 MGEs，
且 MGEs与 ARGs的丰度变化具有密切联系，增

大紫外辐照剂量有助于提高 ARGs的去除效率。

（2）当紫外辐照剂量达到 15.0  mJ/cm2 时，

ARGs丰度出现了明显下降，90.0 mJ/cm2 的紫外

消毒可使部分 ARGs的丰度低于检出限，超过该

辐照剂量的紫外消毒可有效去除海水养殖尾水

中 ARGs。
（3）紫外消毒通过破坏 ARGs宿主及其遗传

物质显著降低 ARGs丰度，并伴随拟杆菌门等潜

在宿主菌群丰度的减少，表明菌群结构调控可能

 

tetA
tetB
tetM
tetO
tetQ
tetW

Pseudomonadota
Bacteroidota

Campylobacterota
Actinomycetota

Verrucomicrobiota
Patescibacteria

*p≤0.05

tetA
1.0

0.8

0.6

0.4

0.2

0

−0.2
−0.4
−0.6
−0.8
−1.0

tetB
tetM
tetO
tetQ
tetW

Pseudomonadota
Bacteroidota
Campylobacterota
Actinomycetota
Verrucomicrobiota
Patescibacteria

sul1
sul1 sul2
sul2 sul3
sul3 int1
int1 int2
int2

图 7    ARGs与MGEs、微生物群落组成的相关性

Fig. 7    Correlation plot of ARGs with MGEs and microbial community composition
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协同增强 ARGs去除效果。然而，养殖环境中菌

群动态受到多因素影响，未来研究需将紫外消毒

与其他协同应用，以提升 ARGs污染控制效果。
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