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摘要：为了了解抗生素生产废水不同处理过程(厌氧生物处理和好氧生物处理)中抗药基因的行为,本文以两种四环素(土霉素、金霉素)生

产废水处理系统为调查对象,采用 PCR 和实时定量 PCR(qPCR)方法考察厌氧和好氧处理过程中常见的 6 种四环素抗药基因(tet(A), tet(C), 

tet(G), tet(Q), tet(W), tet(X))及 2 种转移因子(I 型整合子 intI1, 异常插入序列 ISCR3)的丰度特征.结果表明,tet(C)在所有样品中均未检出,其

它基因在所有样品中检出.四环素生产废水处理系统中,厌氧污泥中 tet(A)、tet(G)、tet(X)的相对丰度(与 16S rRNA 基因的比值)范围为

(1.25±0.16)×10-4~(4.52±0.002)×10-2,显著低于好氧污泥[(9.88±0.67)×10-5~(2.70±0.29)×10-1],而 tet(Q)、tet(W)在厌氧污泥中的相对丰度为

(1.66±0.03)×10-2~(7.48±1.22)×10-2,比好氧污泥中[(1.94±0.12)×10-3~(2.85±0.16)×10-2]高 1 个数量级;转移因子 intI1 和 ISCR3 在厌氧污泥中相

对丰度范围为(1.48±0.01)×10-3~(2.61±0.31)×10-2,显著低于好氧污泥[(1.18±0.15)×10-1~(8.99±0.75)×10-1],表明厌氧处理过程中由这两种转移

因子介导的水平转移潜力较小.研究表明,好氧处理促进了 tet(A)、tet(G)、tet(X)的传播,但对 tet(Q)和 tet(W)有控制效果,而厌氧处理过程与

之相反.抗药基因的分布与水平转移因子、抗药机制、群落结构有关. 
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Abstract：In order to understand the characteristics of antibiotic resistance genes (ARGs) in the anaerobic and aerobic 

treatment processes of two tetracycline production wastewater, the abundances and distribution of six frequently reported 

tetracycline resistance genes (tet(A), tet(C), tet(G), tet(Q), tet(W), and tet(X)) and two types of mobile elements (intI1and 

ISCR3) were determined by PCR and quantitative PCR (qPCR). tet(C) was detected in none of the samples, while the 

others were discovered in all of the samples. In the systems of the tetracycline production wastewater, the relative 

abundances (normalized to 16S rRNA genes) of tet(A), tet(G), tet(X) in the anaerobic sludge((1.25±0.16)×10-4~(4.52± 

0.002)×10-2) were lower than those in the aerobic sludge ((9.88±0.67)×10-5~(2.70±0.29)×10-1), while the relative 

abundances of tet(Q) and tet(W) in the anaerobic sludge ((1.66±0.03)×10-2~(7.48±1.22)×10-2) were significantly higher 

than those in the aerobic sludge (1.94±0.12)×10-3~(2.85±0.16)×10-2). Besides, the relative abundances of intI1 and ISCR3 

in the anaerobic sludge ((1.48±0.01)×10-3~(2.61±0.31)×10-2) were significantly lower than those in the aerobic sludge 

((1.18±0.15)×10-1~(8.99±0.75)×10-1), showing that the potential of horizontal gene transfer mediated by the mobile elements 

is lower in the anaerobic treatment process. It is indicated that aerobic treatment may facilitate the spread of tet(A), tet(G) 

and tet(X) but control the spread of tet(Q) and tet(W) in tetracycline production wastewater, with the opposite situation in 

the anaerobic treatment. The different distribution of tet genes was related to mobile genetic elements, resistance 

收稿日期：2015-08-31 

基金项目：中央高校基本科研业务费专项资金资助(KCJB14046536);环境模拟与污染控制国家重点联合实验室(中国科学院生态环境研究

中心)专项经费(14K01ESPCR);中国博士后科学基金项目(KCI14005531) 

* 责任作者, 讲师, lmmhit@163.com 



1 期 任  佳等：厌氧和好氧处理过程中四环素抗药基因的丰度 269 

 

mechanism, and community structure. 
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随着抗生素的大量生产和广泛使用,其在环

境中的残留被频繁检出.抗生素残留会诱导抗药

菌和抗药基因的产生和增殖,威胁公共健康[1].人

们已在污水处理厂[2]、养殖水域[3]、河流[4-5]、沉

积物[5]和土壤[6-7]等环境中检测出抗药基因和抗

药菌.近年来,在中国、印度等地开展的研究发现,

抗生素生产废水中有很高的抗生素残留[8-9],远

高于其它环境,如城市污水厂、河流等. 

抗生素生产废水是一种高浓度有机废水,目

前主要采用生物法进行处理.由于该系统中抗生

素浓度高,选择压力大,同时微生物数量多,已成

为抗药基因的重要污染源[8,10-11].从某土霉素生

产废水处理系统筛选的细菌中,94.2%携带四环

素类抗药基因(tet 基因)[9].定量研究发现,该系统

中 tet 抗药基因的相对丰度比城市污水厂高 1~4

个数量级[12].从某青霉素生产废水处理系统筛选

的细菌中,17.3%(31/179)携带有 β-内酰胺类抗药

基因[13].某螺旋霉素生产废水处理系统中检测出

8 种大环内酯-林可霉素-链阳菌素(MLS)抗药基

因,其丰度比城市污水厂高 1.4~2.3 个数量级[14]. 

迄今为止,关于不同处理工艺中抗药基因的

差别已有一些报道,但尚未发现一致规律.某螺旋

霉素生产废水厌氧污泥中 MLS 抗药基因的相对

丰度低于好氧污泥[14].Tao 等[15]发现养猪废水处

理过程中,tet(A)和 tet(W)在厌氧污泥中的相对丰

度高于好氧污泥.此外,在某制革废水处理系统中

发现,磺胺类抗药基因(sul1 和 sul2)、四环素抗药

基因(tet(G),tet(X))在厌氧污泥中丰度低于好氧

污泥;四环素抗药基因 tet(M),tet(C)在厌氧污泥中

丰度高于好氧污泥[16].Christgen 等[17]比较了城市

污水厌氧、好氧、厌氧-好氧处理过程中抗药基

因在水相中的去除情况,发现厌氧-好氧联合处

理具有最高的去除效果,但经过好氧处理后,抗药

基因的比例升高.在城市污水厂剩余污泥消化过

程中发现,厌氧消化对抗药基因的控制效果优于

好氧消化[18].不同处理工艺中抗药基因的行为和

机制尚不明确,需要进一步研究. 

本文以内蒙古某金霉素和某土霉素制药厂

生产废水处理系统(厌氧-好氧组合工艺)为对象,

使用 PCR、实时定量 PCR 等方法调查了进水、

出水、厌氧污泥、好氧污泥中 tet 基因的种类及

丰度,比较了厌氧和好氧处理过程中 tet基因的差

异,分析了进水和出水中 tet 基因的变化,预期从

抗药基因控制角度为选择制药废水处理工艺提

供参考. 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 

表 1  样品信息及采样编号  

Table 1  Sample information and number 

采样地 样品类型 序号 样品名称 采样位置 
采样 

时间 

K 厂 

污泥 
1 K1 UASB 2013-07 

2 K2 生物接触氧化池 2013-07 

污水 
3 Kin 进水 2013-07 

4 Kef 出水 2013-07 

J 厂 

污泥 

5 J1 UASB 2013-07 

6 J2 CASS 2013-07 

7 J1’ UASB 2013-12 

8 J2’ AO 好氧段 2013-12 

9 J3’ CASS 2013-12 

污水 
10 Jin 进水 2013-07 

11 Jef 出水 2013-07 

大豆蛋白 污泥 
12 C1 UASB 2013-12 

13 C2 SBR 2013-12 
 
于2013年7~12月对内蒙古某金霉素和某土

霉素制药废水处理系统进行了 1~2 次采样.土霉

素制药厂(K 厂)的土霉素产量为 5000t/y,该废水

处理系统采用 UASB + 生物接触氧化池工艺;金

霉素制药厂(J 厂)的金霉素产量为 41500t/y,该废

水处理系统采用 UASB + AO + CASS 工艺.采集

的样品包括:处理系统的进水、出水;厌氧和好氧

生物处理单元的活性污泥.此外以大豆蛋白发酵

废水处理系统为对照体系,该系统采用 UASB + 
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SBR 处理工艺.每次采样持续 3d,每个采样点每

天取 3 个平行样并均匀混合.对于污水和污泥样

品,分别取 100mL 和 1mL 样品,4℃下 10000r/min

离心 10min,将沉积物保存到-20℃,用于 DNA 提

取.具体样品编号及采样信息见表 1. 

1.2  水样分析 

按照《水和废水监测分析方法》[19]国家标

准方法分析常规化学指标,测定了水样的 CODCr,

氨氮,TP 和 TOC,测定均有 3 个平行,最后计算平

均值.通过超高效液相色谱串联质谱(UPLC-MS/ 

MS,Waters,USA)对系统中的土霉素、金霉素进行

定量分析[9]. 

1.3  DNA 提取及 PCR 

对于离心收集到的污水和污泥样品,使用

Fast DNA Spin Kit for soil (MpBio,美国)提取

DNA.选取了 6 种 tet 基因(外排泵类 tet(A)、

tet(C)、tet(G)、核糖体保护类 tet(Q)、tet(W)、酶

修饰 tet(X))[20]和 2 种转移因子(intI1 和 ISCR3)

进行了 PCR 扩增.扩增反应采用 50μL 体系,包括

5μL 10×PCR buffer、4μL dNTPs、20pmol/L 上下

游引物各 1μL、1.25U Taq 酶 0.25μL、1μL 20mg/L

牛血清蛋白溶液、37μL 无菌水以及 1μL DNA 模

板.样品 DNA 浓度范围为 79.3~120.8ng/μL,稀释

10 倍作为 PCR 模板,阴性对照以无菌水作为

DNA 模板.反应条件为 95℃解链 7min;95℃解链

35s,退火 35s,72℃延伸 45s(循环 35 次);72℃延伸

10min,不同 tet 基因的引物及退火温度见文献

[3,12].PCR 产物通过 1%(质量/体积)的琼脂糖凝

胶电泳进行检验. 

1.4  qPCR 

对于普通 PCR 检出的 5 种 tet 基因[tet(A)、

tet(G)、tet(Q)、tet(W)、tet(X)]、2 种转移因子及

细菌的总 16S rRNA 基因进行拷贝数定量分析,

实验中标准曲线的相关系数 R2>0.99,扩增效率

均在 90%~110%的范围内.详细操作方法如下:使

用 GeneJET Gel Extraction Kit(天根,北京)对 PCR

产物进行切胶纯化.将纯化的 PCR 产物与载体质

粒 PMD 18-T Vector(Takara,大连)在 16℃连接过

夜,转化到E. coil TOP10感受态细胞(Takara,大连)

中扩大培养后涂平板,每个样品随机挑选 30个白

色菌落,用载体质粒引物 M13 进行 PCR 检测,每

种基因选择 1~2 株阳性菌液进行测序.将克隆测

序得到的 DNA序列与 NCBI数据库比较,确定是

目标基因片段后,用 TIANprep Mini Plasmid Kit 

(天根,北京)提取质粒,作为定量PCR的标准模板.

使用 ABI 7300 SYBR-Green 实时定量 PCR 仪

(ABI,美国)对 tet 基因、转移因子和细菌 16S 

rRNA 基因进行定量.反应采用 25μL 体系,包括

1×SYBR Green I, 1×Dye(Takara,大连),200nM 上

下游引物各 1μL, 0.5mg/mL 牛血清蛋白,2 μL 

DNA 模板.对于 16S rRNA 和 ISCR3,温度程序

为:95℃,30s;95℃,10s,退火温度,35s,循环 40 次;

并于退火温度下收集荧光信号;自动熔解曲线过

程.对于其他基因,温度程序为:95℃,30s;95℃,10s;

退火温度,10~15s;72℃, 10s;78~83℃,26s(收集荧

光信号);循环 40次;自动熔解曲线过程.定量 PCR

的退火温度均比普通 PCR 高 3~5℃. 

将克隆测序得到的标准质粒稀释 10~108

倍,作为模板构建标准曲线.样品作为定量 PCR

模板时,进行适当稀释(10~100 倍),并以无菌水

作为阴性对照.所有样品均 3 个平行,最终计算

平均值.不同样品之间由于生物量及 DNA 提取

效率不同,论文中将得到的抗药基因和转移因

子的丰度对 16S rRNA 基因进行归一化,采用

tet 基因和转移因子的相对丰度(tet 基因和转移

因子的拷贝数/16S rRNA 基因的拷贝数)进行

分析讨论. 

2  结果与讨论 

2.1  废水水质 

土霉素及金霉素制药厂废水处理系统常规

物理化学指标见表 2. 

K 厂进水中土霉素浓度为 25.4mg/L,UASB

出水中土霉素浓度为 23.1mg/L,生物接触氧化池

出水中土霉素浓度为 1.1mg/L,该系统中土霉素

浓度高于城市污水厂(0.06~1.10μg/L)[20];J厂进水

中金霉素浓度为 100mg/L,可能由于金霉素水解

周期短[21],在各级出水中均未检出金霉素.总的

来看,K 厂和 J 厂废水处理系统中的抗生素浓度

高于城市污水厂[22]. 
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表 2  两种四环素生产废水的化学指标 

Table 2  Chemical characteristics of the two tested 

tetracycline production wastewater 

样品 pH 值 TOC CODCr NH4
+-N TP 

K 厂 

进水 6.81 1837 12800 790 34.7

UASB 7.13 447 2133 647 58.3

生物接触 

氧化池 
7.38 350 1067 38 513.4 

出水 6.49 155 427 10 142.4 

J 厂 

进水 5.04 4336 12800 451 20.3

UASB 7.52 518 1920 921 17.6

CASS 7.03 195 640 41 31.3

AO 7.45 195 427 50 13.4

出水 6.78 181 533 87 7.7 

 
2.2  tet 基因及转移因子 PCR 检测 

采集的各样品提取 DNA 后,用 PCR 扩增检

测 6 种 tet 基因及 2 种转移因子的出现,检测结果

见表 3.据表 3 可以看出,比较选择的 6 种 tet 基因

以及 2 种转移因子,在抗生素生产废水处理系统

中 ,除 tet(C)没有检出外 ,其他均有检出 ,且 
tet(A)、tet(Q)、ISCR3 和 intI1 在所有样品中均

被检出,表明该系统中抗药基因普遍存在.而在大

豆蛋白废水处理系统中,厌氧污泥中只检出核糖

体保护类 tet(Q)和 tet(W),好氧污泥中则只有外排

泵类 tet(A)、tet(C)未被检出. 

表 3  PCR检测结果 

Table 3  Results of PCR detection 

样品 tet (A) tet (C) tet (G) tet (Q) tet (W) tet (X) intI1 ISCR3 

K1 + - - + + - + + 

K2 + - + + + + + + 

J1 + - + + + + + + 

J2 + - + + + - + + 

J1’ + - - + + + + + 

J2’ + - + + + + + + 

J3’ + - + + + + + + 

Kin + - + + + + + + 

Kef + - - + + + + + 

Jin + - + + + + + + 

Jef + - + + - + + + 

C1 - - - + + - - - 

C2 - - + + + + + + 

 
2.3  tet 基因及转移因子的丰度 

土霉素废水处理系统中,厌氧污泥(K1)中 tet基

因的丰度范围为 (1.73±0.04)×10-4~(4.52±0.02)× 

10-2;好氧污泥 (K2)中 tet 基因的丰度范围为 : 

(2.91±0.05)×10-3~(2.70±0.29)×10-1;金霉素废水处

理系统中,厌氧污泥(J1, J1’)中 tet 基因的丰度范围

为 :(1.25±0.16)×10-4~(5.70±0.001)×10-2; 好氧污泥

(J2, J2’, J3’)中 tet 基因的丰度范围为: (9.88± 

0.67)×10-5~(1.38±0.41)×10-1.但不同抗药基因在厌

氧和好氧污泥中的分布不同,因此需要更全面的调

查研究.大豆蛋白生产废水处理系统中,厌氧污泥

(C1)中 tet 基因的丰度范围为:(6.84±0.87)×10-6~ 

(1.82±0.13)×10-2;好氧污泥(C2)中 tet 基因的丰度范

围 (4.64±0.19)×10-5~(1.66±0.09)×10-2.对于两种转

移因子,四环素生产废水处理系统活性污泥中,intI1
的丰度范围为(3.99±0.14)× 10-3~(8.99±0.75)×10-1; 

ISCR3 的 丰 度 范 围 为 (1.48±0.08)×10-3~(1.81± 

0.13)×10-1,均高于大豆蛋白生产废水处理系统,丰

度范围分别为(1.84± 0.27)×10-4~(1.46±0.18)×10-2

和(1.96±0.11)×10-4~(1.30±0.11)×10-3.抗生素生产废

水处理系统中抗药基因和转移因子丰度比大豆蛋

白废水处理系统高 1~3 个数量级,表明高浓度的抗

生素残留水平促进抗药基因的产生和增殖. 

为了进一步阐明厌氧生物处理和好氧生物

处理过程中抗药基因的差异,着重比较了厌氧污

泥和好氧污泥中 tet 基因以及转移因子的丰度

(图 1).3 种 tet 基因 tet(A)、tet(G)、tet(X)在厌氧

污 泥 中 的 丰 度 [(1.25±0.16)×10-4~(4.52±0.02)× 

10-2]比好氧污泥中的丰度 [(9.88±0.67)×10-5~ 

(2.70±0.29)×10-1]低 1~2 个数量级,而另外两种 tet
基因 tet(Q)、tet(W)则是好氧污泥中丰度[(5.76± 

0.58)×10-3~(2.85±0.16)×10-2]比厌氧污泥 [(1.66± 

0.03)×10-2~(7.48±1.22)×10-2]低 1 个数量级.已有

研究发现在城市污水厂活性污泥的厌氧消化过

程中 tet(G)、tet(X)的丰度降低,tet(A)、tet(W)的

丰度升高[23],由于抗药基因的分布与细菌群落有

一定的关系[23],而处理工艺的不同运行条件均可

能造成微生物群落差异,从而产生不同的抗药基

因分布.此外,江苏某养猪废水经过厌氧发酵后,

外排泵类 tet 基因[tet(A)、tet(C)、tet(G)]丰度下

降,核糖体保护类 tet 基因[tet(M)、tet(O)、tet(Q)、

tet(W)]丰度升高[24].在本文中,好氧污泥中核糖体
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保护类 tet基因的丰度较低,而厌氧污泥中外排泵

类 tet 基因的丰度较低. 
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图 1  四环素生产废水系统厌氧污泥和好氧污泥中抗药

基因的相对丰度 

Fig.1  The relative abundance of tet genes (normalized to 

16S rRNA genes) in the anaerobic and aerobic sludge of 

tetracycline production wastewater treatment systems 

A 图为 K 厂第 1 次采样;B 图为 J 厂第 1 次采样; 

C 图为 J 厂第 2 次采样 

造成不同种 tet 基因分布差异的原因主要有

以下方面.首先,tet 基因的分布与其宿主分布可

能存在直接联系.已有研究表明,革兰氏阳性(G+)

细菌主要携带核糖体保护类 tet 基因以及少数几

种外排泵类 tet基因[tet(K)、tet(L)、tet(Z)和 tet(T)],

而革兰氏阴性(G-)细菌则主要携带外排泵类 tet
基因[tet(A)、tet(G)][25].好氧活性污泥中 G-细菌

占据主导,因此导致 tet(A)、tet(G)经过好氧处理

后丰度甚至升高.而在厌氧活性污泥中,G+细菌

占据主导,因此导致 tet(Q)、tet(W)丰度较高,在好

氧处理后丰度降低. 
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图 2  四环素抗药基因和 intI1 及 ISCR3 的相关性分

析;intI1 与 ISCR3 的相关性分析 
Fig.2  Correlation analysis between tet genes and intI1, tet 

genes and ISCR3, intI1and ISCR3 

其次,转移因子(如整合子、转座子、质粒等)

介导的抗药基因水平转移也会影响抗药基因的

分布[26].本研究发现好氧污泥中 intI1和 ISCR3的

丰度比厌氧污泥中的丰度高 1~2 个数量级,intI1
和 ISCR3在好氧污泥中的丰度范围分别为(1.32± 
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0.13)×10-1~(8.99±0.75)×10-1 和(1.18±0.29)×10-1~ 

(1.81±0.29)×10-1,高于厌氧污泥中的丰度范围

[(3.9±90.14)×10-3~(2.40±0.07)×10-2和(1.48±0.08) × 

10-3~(2.61±0.31)×10-2] (图 1),表明好氧污泥中抗

药基因水平转移的可能性更大.为了进一步说明

转移因子对 tet 基因分布的影响,对 tet 基因和转

移因子进行相关性分析,发现 tet(A)、tet(G)、tet(X)

均与 intI1 呈现显著的正相关关系(R2=0.93,0.71, 

0.51,P< 0.05) (图 2A),表明 intI1 可能在这 3 种抗

药基因的产生、传播和增殖中起到重要作用.此

外,关于抗药基因与 intI1 相关性的报道已有不少,

已有研究发现北京某公园土壤中 tet(G)与 intI1
存在显著相关性(R2=0.62;P<0.01),表明 intI1可能

对 tet(G)的传播起到促进作用[27]. 

本文首次调查了制药废水中异常插入序列

ISCR3 的丰度,并通过相关性分析发现 tet(A)、

tet(G)、tet(X)与 ISCR3 均存在显著的正相关关系

(R2=0.35,0.70,0.38,P<0.05) (图 2B),且 ISCR3 与

intI1 之间也存在显著的正相关关系(R2 = 0.59,P< 

0.05) (图 2C).尽管至今未在 intI1 的任何基因盒

区域检测到 tet基因,但目前已发现整合子可与异

常插入元件(insertion sequence common region, 

ISCR)结合成为更复杂的整合子,实现抗药基因

的共同转移[28].在临床筛选的抗药性沙门氏菌中

发现,ISCR3 与 intI1 相连形成的复杂整合子携带

tet(G)[29].综上所述,异常插入序列 ISCR3 和整合

子 intI1 很可能在这 3 种 tet 基因的传播过程中具

有协同作用,但作用机理还需要通过筛菌等方式

进行进一步研究. 

与进水相比,出水中外排泵类 tet基因 tet(A)、

tet(G)、酶修饰类 tet基因 tet(X)相对丰度升高 1~2

个数量级,而核糖体保护类 tet 基因的 tet(Q)、

tet(W)相对丰度降低 1~2 个数量级(图 3),抗药基

因总相对丰度总体降低 1 个数量级,由进水中的

(4.34±0.24)×10-1 降低为出水中的 (7.19±0.03)× 

10-2.Christgen 等[17]使用宏基因组方法调查了不

同处理工艺对城市污水中抗药基因去除效果的

影响,并比较了不同抗药机制的抗药基因在处理

过程中的变化,结果发现,各种处理均导致出水中

外排泵抗药基因的比例升高;同时,靶位点修饰类

抗药基因(如核糖体保护类抗药基因)则在处理

之后下降;而酶修饰类抗药基因在厌氧处理之后

比例升高,好氧处理之后比例有所下降.本论文的

结果与之相似,出水与进水中 tet基因的分布差异

也可能与抗药机制有关.外排泵类基因[tet(A)、

tet(G)]通常与其它抗药基因(如抗重金属基因、抗

消毒剂基因等)共同存在于转移因子上[30],其存

在有助于细菌群落获得多抗性,而污水处理系统

中残留的抗生素和重金属促进外排泵类抗药基

因的选择. 
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图 3  四环素生产废水处理系统进水和出水中抗药基因

的相对丰度 

Fig.3  The relative abundance of ARGs (normalized to 

16S rRNA genes) in the influent and effluent of  

tetracycline production wastewater  

treatment systems 

就总体排放风险而言,土霉素和金霉素废水

处理系统中 5 种 tet 基因在进水中的总绝对丰度

为 (1.49±0.26)×109~(2.52±0.17)×109copies/mL,出

水中 5 种 tet 基因总绝对丰度降低,总绝对丰度为

(2.06±0.63)×107~(1.42±0.27)×108copies/mL,去除
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率为 94.4%~98.6%.据报导,某城市污水处理厂进

水中 tet 抗药基因的去除率甚至超过 99.9%[23]. 

Christgen 等[17]研究发现经过厌氧-好氧组合工

艺,水相中抗药基因的去除率达到 85.3%,但大部

分抗药基因只是从水相转移到污泥相中,并没有

得到实质性去除.为了进一步深入了解污水处理

系统对抗药基因的削减程度,在后续研究中有必

要对整个处理系统(包括污水和污泥)进行抗药

基因通量研究.  

3  结论 

调查了两种四环素类抗生素(金霉素和土

霉素)生产废水生物处理系统(厌氧-好氧组合工

艺)中抗药基因的产生和排放,比较了厌氧污泥

和好氧污泥中抗药基因及转移因子的分布,并

结合宿主分布和水平转移因子分析了抗药基因

的分布机理.主要得到以下结论:金霉素和土霉

素生产废水处理系统的活性污泥和出水中均含

有较高丰度的抗药基因,是重要的抗药基因污

染源和储存库.厌氧污泥中,外排泵类和酶修饰

类 tet 基因的丰度较低,而好氧污泥中,核糖体保

护类 tet 基因的丰度较低,该分布特征与细菌群

落组成、转移因子及抗药机制有关.从抗药基因

传播角度来看 ,整合子 intI1 和异常插入序列

ISCR3 可能对某些抗药基因的传播起到促进作

用;好氧处理过程中抗药基因通过这两种转移

因子传播的可能性更大. 
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中国科学家发表雾霾致病机理研究成果 

大气颗粒物(PM)暴露可增加哮喘、慢阻肺和肺癌等呼吸道疾病的发病率和病死率,但其致病机理却一直不清楚.

中国科学家经过长期研究,首次阐明了超细颗粒物诱导气道炎症和粘液高分泌的一种新机制. 

目前,这一成果已在国际权威的细胞生物学专业期刊——《自噬》杂志在线发表. 

来自浙江大学医学院附属二院-浙江大学呼吸疾病研究所、呼吸疾病国家重点实验室的课题组研究人员不久前

通过高倍电子显微镜观察发现,只有头发丝 1/500 到 1/100 大小的超细颗粒物能被内吞进入人体的气道上皮细胞,在

细胞内沉积形成黑暗颗粒,继而诱发炎症反应和粘液高分泌. 

在“细胞自噬”这一细胞的自我保护行为作用下,细胞会试图通过“自噬”包裹住这些黑暗颗粒并降解这些侵

入的超细颗粒、无用蛋白质等.然而,由于这些超细颗粒含有大量无机碳、重金属等有毒物质,很难被细胞自噬降解.

在一系列复杂过程下,最终导致了气道炎症和粘液的大量分泌,最终引发慢性呼吸道疾病. 

这也是科学家们在全球范围内首次证实细胞自噬行为与雾霾导致的气道疾病之间的关系. 

“反向推导,如果能够阻断细胞的自噬过程,就能有效降低气道疾病反应.”课题组负责人、浙江大学呼吸疾病

研究所所长沈华浩教授说,如果结果成立,可望为因雾霾导致的相关呼吸疾病提供全新的治疗突破点. 

目前,研究人员已在小鼠等小动物模型中,通过阻断细胞自噬行为,成功论证了这一理论. 

摘自《中国环境报》 
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