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Abstract：Fluoroquinolone antibiotics（FQs）are veterinary drugs widely used in the livestock husbandry, which can enter the environment
with livestock manure and increase the potential for adverse human health impacts and environmental safety. Composting and applying exog⁃
enously with efficient degrading bacterium inoculation are considered efficient and green method to remove antibiotics, which reduce the
ecological risk of FQs to a minimum level in the environment. Although previous work provided focuses on the remove degradation of FQs,
the mechanisms and effect factors of FQs biotransformation have not been studied. In this review article, we highlight the biotransformation
of FQs, including degradation conditions, degradation pathways, degradation products and relative residual antibacterial activity. The bio⁃
transformation mechanisms of FQs were discussed in detail, and the direction of biotransformation of FQs was also proposed. Overall, this re⁃
view may provide theoretical basis and technical support for the efficient biodegradation and transformation of FQs and the safe application
of livestock manure as resources.
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摘 要：氟喹诺酮类抗生素（FQs）是广泛应用于畜牧养殖业的兽药之一，可随畜禽粪便进入环境，危害人类健康与环境安全。堆

肥和外源添加高效降解菌剂是高效、绿色的抗生素处理方法，可有效降低FQs在环境中的生态风险。目前，国内相关研究主要集

中于FQs生物去除效率方面，而对其生物转化机理与影响因素研究较少。本文概述了国内外FQs的降解条件、降解途径、降解产

物及残留抗菌活性等生物转化研究，重点阐述了FQs的生物转化机制，并对FQs生物转化研究进行了展望，为FQs的高效生物降

解与转化、畜禽粪便资源化安全利用提供理论基础和技术支撑。
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抗生素广泛存在于环境中，具有持久性，能抑制

甚至杀灭多种病原菌[1]。氟喹诺酮类抗生素（Fluoro⁃
quinolones，FQs）是一类具有较广抗菌谱、高疗效的人

工合成抗菌药物，长期应用于人类医学和兽用防治领

域[2]。中国是世界上最大的抗生素生产国和使用国，

每年动物的使用量达 84 240 t。据统计估算，2013年

畜禽抗生素的使用量占抗生素使用总量的 52％，略

高于人类使用量（48％）。在畜禽养殖中 FQs使用量

较多的是恩诺沙星（ENR）、环丙沙星（CIP）和诺氟沙

星（NOR）[3-4]。大多数抗生素不能被动物完全代谢，

其摄入剂量的 30%~90%以原型药物和代谢产物形式

排出[5-6]。因此，畜禽排泄物中存在大量的 FQs，它们

通过土壤粪肥、回用灌溉水等途径进入自然环境[7-8]，

进而对生态环境和人类健康产生影响。畜禽粪便和

粪便堆肥产品常作为肥料使用，是抗生素进入农业领

域的主要来源，抗生素在施用粪肥的农田中经雨水径

流形成扩散污染[9]。施用粪肥后，农业土壤中 FQs的
残留量较高[10]，除此之外，污泥、沉积物、水环境中也

有不同程度的残留[11-12]。畜禽废物进入自然环境后

造成一定水平的FQs污染，但首当其冲的是土壤环境

中的 FQs污染问题，近年来，畜禽粪便中的 FQs残留

及其进入土壤后的降解是环境科学领域的研究热点。

有研究表明：FQs生物降解速率缓慢，半衰期较长（>
100 h）[13]，在环境中残留时间比磺胺类和大环内酯类

抗生素更长[14]；土壤颗粒存在吸附作用，该作用可螯

合 FQs，延缓了 FQs的非生物、生物降解，使得 FQs在
土壤和水生沉积物中存在更持久[15]。为解决环境中

的FQs污染问题，国内外学者对FQs的有效去除方法

进行了大量研究，FQs可经吸附、水解、光解、生物降

解等一系列非生物或生物过程进行转化[16]。其中，吸

附、水解、光解等非生物降解途径可降低抗生素污染

物的污染水平，但这些降解作用不足以使FQs残留降

低至安全浓度。FQs的生物转化是自然环境中抗生

素类药物降解的重要途径，也是畜禽粪便中FQs残留

物失活的主要形式[17]，因此，受到国内外学者的广泛

关注。目前，畜禽废物中FQs的生物降解方法主要有

两种：高温堆肥和外源添加高效降解菌剂。基于文献

研究，本文对畜禽养殖环境中FQs的残留情况进行资

料收集，结合国内外 FQs生物降解的研究现状，现阶

段学术界关于 FQs生物降解效果的研究已有成果性

的进展，国外关于FQs生物转化机理及分子机制的深

入研究，则为科学解决FQs残留污染问题提供了理论

基础。文中对 FQs的生物转化机制与机理进行重点

阐述，并对今后 FQs生物去除方法研究进行展望，以

期为畜禽粪便中 FQs生物转化的进一步研究提供参

考。

1 畜禽粪便中FQs的残留与降解

1.1 畜禽粪便中FQs的残留

根据国内外各畜牧养殖场和农场的检测调查表

明，在猪、鸡和牛的粪便中，氟喹诺酮抗生素（FQs）的

检出率高，检出浓度范围广。诺氟沙星（NOR）、环丙

沙星（CIP）、恩诺沙星（ENR）、氧氟沙星（OF）、洛美沙

星（LOM）和麻保沙星（MAR）是畜禽粪便中检出率和

检出浓度较高的几类FQs[17-20]；而环丙沙星、恩诺沙星

和诺氟沙星的残留浓度极高，是FQs降解去除中的主

要研究对象。表 1列出了国内外不同畜禽养殖场的

畜禽粪便中FQs的污染水平。总体而言，国外各养殖

场及农场畜禽粪便中常检测到的几类 FQs残留浓度

低于国内；FQs在畜禽粪便中的残留浓度普遍较高。

然而，调查数据中显示的FQs残留水平要远高于实验

研究中的浓度值，并影响到FQs生物去除方法在外界

环境中的实际应用，这一问题将是今后研究中的重要

突破点。

国内外调查表明，畜禽粪便中FQs残留污染现象

较为普遍，FQs残留浓度因地区和时节差异存在明显

的不同。Hu等[31]检测出畜禽粪便中环丙沙星、氧氟

沙星等抗生素的残留浓度会随时节而变化，夏季与冬

季之间的浓度差异较明显。中国北方地区畜禽粪便

中环丙沙星平均残留浓度（0.808±2.308 mg·kg-1），比

东南地区畜禽粪便中环丙沙星浓度（45.6 mg·kg-1）要

低[22]。Huang等[32]在施用猪粪的农田土壤中检测到恩

诺沙星等抗生素的残留水平在 0.189~2.669 mg·kg-1

之间。刘峰等[33]调查发现，福建厦门市和莆田市部分

养殖场的畜禽粪便中喹诺酮类抗生素（Quinolones，
QNs）的检出浓度很高，单个样品总含量∑QNs在粪肥

中最高达到 2.968 mg·kg-1。在福建两市的作物土壤

中检测发现，FQs 浓度最高达到 0.579 mg·kg-1，其中

50%的样品 FQs总浓度超过生态毒性效应浓度 0.100
mg·kg-1，具有潜在的生态风险[33]。Hou等[34]对中国北

方辽宁、天津等地区施用畜禽粪便的土壤进行检测，

FQs的残留浓度为0.411±1.453 mg·kg-1。

值得关注的是，畜禽粪便中的 FQs进入土壤后，

在土壤介质中会发生一系列的生物作用和非生物作

用，但土壤自身的降解能力较弱，使得土壤中 FQs残
留仍较高，为控制 FQs残留所带来的污染，寻找 FQs
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高效生物降解去除方法将需进行大量的实验研究。

1.2 畜禽粪便中FQs的降解

环境中 FQs的归趋行为包括：吸附、降解和植物

吸收与富集。关于 FQs的降解研究，有 FQs的水解、

光降解以及生物降解。生物降解作为一种有应用前

景的 FQs高效去除方法，主要有两种方式：高温堆肥

和外源添加降解菌剂。这两种方法不仅能有效去除

FQs，且在实际田间环境中有较好的环境效应，能很

好地防止畜禽粪便中的 FQs通过食物链等途径进入

生态环境后引发风险问题，成为了近年来FQs生物降

解研究领域的重点。

堆肥是一种畜禽粪便高效资源化的处置方法，能

使土壤环境中FQs浓度显著降低[35-36]。季秋洁[20]在猪

粪堆肥实验中，发现 55 ℃的光照条件下，C∶N为 30∶1
时，恩诺沙星、环丙沙星、诺氟沙星的降解最快，半衰

期分别为 7.34、8.62、5.89 d。Ho等[18]采集大型肉鸡农

场中的粪便为原料，并向其中加入标准样品恩诺沙星

和诺氟沙星各5 mg·kg-1，检测出粪肥中恩诺沙星和诺

氟沙星的初始浓度分别为 5.09 mg·kg-1和 36.77 mg·
kg-1，堆肥降解 40 d中，99.93%的恩诺沙星在 13 d之

内被降解，诺氟沙星在第 9 d被快速降解，18 d以后浓

度低于检出限，两类氟喹诺酮类抗生素的降解率均在

99.9%以上。FQs的堆肥去除分为好氧和厌氧两种方

式，好氧发酵是一种可以消减畜禽粪便中抗生素残留

污染的有效途径，环丙沙星在高温好氧发酵过程中可

被降解至检出限以下[37]。

进一步研究发现，在 FQs的堆肥处理过程中，与

添加外源菌剂相结合的生物降解方法更能有效提高

FQs的去除率。冯瑶[38]以鸡粪为堆肥原料，在堆体初

始 C∶N分别为 10、15、20、25、35，以及添加不同外源

抗生素降解功能菌剂（细菌 T4和真菌 FZC3）的条件

下，研究抗生素诺氟沙星的降解情况。结果表明，C∶
N为25，诺氟沙星的添加量为50 mg·kg-1时，诺氟沙星

去除率最高，可达 80.78%；与未添加菌剂处理相比，

添加了实验室筛选分离得到的两株外源菌剂后，诺氟

沙星的去除率提高了 0.61%~2.50%。总体而言，该研

究中外源菌剂的添加对诺氟沙星的去除效果不够明

显，还需对外源菌剂在不同温度下的活性及其对不同

浓度诺氟沙星的去除率做进一步研究。薛南冬[39]以

鸡粪为堆肥原料，与锯末按照质量比为 6~8∶1的比例

进行混合，测出 C∶N 为 20∶1，堆肥原料含水率在

55%~60%之间，堆肥室温控制在 25~30 ℃，并外源添

加耐高温菌种产黄纤维单胞菌的条件下，外源菌剂与

其他相关微生物共同作用，诺氟沙星、环丙沙星、沙拉

沙星、洛美沙星、恩诺沙星的降解率提高至 61.09~
82.82%，使粪肥中的FQs降低至安全量。就外界环境

中FQs的污染水平，Slana等[40]研究比较了实验室条件

和田间条件下恩诺沙星的降解途径和速率，相比于受

控的实验室条件，田间环境条件下恩诺沙星的降解模

式多样化，降解速度较快，经两个月的田间试验培养，

国外地区

环境介质

FQs种类
及浓度

国内地区

环境介质

FQs种类
及浓度

土耳其[21]

猪粪

恩诺沙星
（0.06 mg·kg-1）

中国[22]

猪粪、牛粪、家禽粪便

环丙沙星
（0.49~45.59 mg·kg-1）

达氟沙星
（0.08~0.306 mg·kg-1）

恩诺沙星
（0.33~1 420.76 mg·kg-1）

洛美沙星
（0.16~44.61 mg·kg-1）

诺氟沙星
（0.56~225.45 mg·kg-1）

德国[23]

猪粪

环丙沙星
（0.18~0.62 mg·kg-1）

达氟沙星
（最高浓度达0.05

mg·kg-1）
恩诺沙星

（0.13~0.75 mg·kg-1）

中国[22]

鸡粪

诺氟沙星
（0.85~225 mg·kg-1）

恩诺沙星
（0.33~1420 mg·kg-1）

奥地利[24]

猪粪

恩诺沙星
（0.13~0.75

mg·kg-1）

江苏[25]

畜禽粪便

FQs
（8.4~435.6

mg·kg-1）

马来西亚[18]

肉鸡粪便

恩诺沙星
（26.9 mg·kg-1）

诺氟沙星
（1.886
mg·kg-1）

南京[26]

畜禽粪便

FQs
（0.150~1.242

mg·kg-1）

德国[27]

鸡粪

恩诺沙星
（61.3 mg·kg-1）

环丙沙星
（18.8 mg·kg-1）

商业养殖[28]

猪粪

FQs
（平均浓度

0.231 mg·kg-1）

巴西[29]

家禽粪便

恩诺沙星
（8.3 mg·kg-1）

诺氟沙星
（6.68 mg·kg-1）

环丙沙星
（30.97 mg·

kg-1）

商业养殖[28]

牛粪

FQs
（平均浓度

0.139
mg·kg-1）

奥地利[24]

家禽粪便

恩诺沙星
（8.3 mg·

kg-1）

商业养殖[28]

家禽粪便

FQs
（平均浓度

0.227
mg·kg-1）

西班牙[24]

畜禽粪便

诺氟沙星
（9.8 mg·kg-1）

环丙沙星
（5.8 mg·kg-1）
恩诺沙星（0.13~

8.3 mg·kg-1）

中国东南地区[30]

鸡粪

环丙沙星
（9.224±0.612

mg·kg-1）
恩诺沙星

（8.725±0.749 mg·
kg-1）

表1 国内外畜禽粪便中检测到的FQs种类及浓度

Table 1 Types and concentrations of FQs detected in animal manure in China and other countries
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大约66%的恩诺沙星和92%的环丙沙星被降解。

目前，国内外学者了解到FQs的降解效果除了受

降解菌种类、丰度等生物因素的控制外，受 pH值、温

度、总有机碳（TOC）、总氮（TN）、总磷（TP）和金属含

量等非生物因素的控制也较大。关注环境因子的调

控，抗生素在堆肥和外源添加降解菌的作用下可有较

好的生物去除效果，为有效降低FQs生物降解过程中

降解菌带来的生物风险，应加强FQs生物转化机理与

机制的认知。

2 畜禽粪便中FQs的生物转化

微生物的生物转化作用是降解去除 FQs抗生素

的有效途径。抗生素的生物转化是指在微生物降解

菌的作用下，将抗生素降解转化为其他多种降解产物

的过程。低效降解菌作用下，抗生素生物转化后的降

解残留物及降解产物仍存在抗菌活性，在环境中有潜

在的生态风险。近年来，如何发掘筛分出稳定高效的

外源降解菌以提高生物转化作用成为了 FQs降解研

究的重点，为此众多学者开展了不同外源降解菌剂作

用下，FQs生物转化过程中的降解条件、降解产物、降

解途径等机理研究，并进一步分析了抗生素及其降解

产物的抗菌活性。

Selvam等[41]研究了在猪粪堆肥物料中，较高浓度

（20 mg·kg-1）下环丙沙星降解率为 82.9%，低浓度（2
mg·kg-1）下降解率仅为 69%，该结果表明，实验中控

制了堆肥温度、碳氮比、总有机碳、总磷等物理化学性

质，金霉素和磺胺嘧啶可得到高效降解，但堆肥后环

丙沙星仍存在 17%~31%的残留，抗生素残留物通过

牲畜粪便堆肥进入生态系统后会产生潜在风险。因

此，需进一步提高环丙沙星抗生素的去除率。而Liao
等[42]实验研究发现温度为 25 ℃时，添加葡萄糖为碳

源，氨氮为氮源，以变形菌纲（Gammaproteobacteria）、

拟杆菌纲（Bacteroidia）和β-变形菌纲（Betaproteobac⁃
teria）为主要驯化降解细菌群落，28 d后 100 μg·L-1环

丙沙星的降解率高达 89.1%，可见，高效外源菌剂在

环丙沙星生物降解中发挥着极其重要的作用，该降解

转化过程中环丙沙星的四种降解途径、降解产物及主

要降解菌群如图1所示。

Pan 等[12]从制药污泥中筛分出嗜热细菌菌株

C419，并在实验中添加乙酸钠，以 70 ℃、pH 6.5为最

佳条件，有效促进了降解菌株的生长，其中环丙沙星、

诺氟沙星、恩诺沙星、氧氟沙星被高效降解，4种 FQs
的残留抗菌活性降低了 20%~40%；实验同时进一步

研究了环丙沙星抗生素的生物降解过程，经 5 d的降

解去除，环丙沙星的降解率达 57%，并检测出 7种代

谢产物，降解产物的残留抗菌活性也明显降低。故

C419菌株有望成为受氟喹诺酮类污染的畜禽粪便堆

肥环境或其他环境中的优势修复菌种。有研究表

明[43]，埃希氏菌、假单胞菌和微杆菌通过特异性位点

的羟基化等反应可较快地降解 FQs。其中诺氟沙星

经微杆菌属（Microbacterium sp.）转化生成四种代谢

物：N-乙酰基诺氟沙星、去乙烯N-乙酰基诺氟沙星、

8-羟基诺氟沙星和脱氟化合物6-羟基诺氟沙星[44]。

除细菌外，学者们研究发现多种真菌可用于降解

FQs[45-47]。子囊菌（Xylaria longipes）作为一种能有效

降解氟喹诺酮类药物的真菌，能高效降解恩诺沙星和

达氟沙星，并生成降解产物恩诺沙星N-氧化物和达

氟沙星N-氧化物。FQs及相应降解产物的残留抗菌

活性显著降低，其中浓度 3.5 μg·L-1的恩诺沙星和恩

诺沙星 N-氧化物的残留抗菌活性分别低于 10% 和

25%[48]，达氟沙星N-氧化物的残余抗菌活性小于母体

化合物的20％[47]。

对环境有机物有较强降解能力的另一类真菌

为白腐菌，其在 FQs 生物降解中具有较好应用[49-50]。

Čvančarová等[45]研究发现白腐菌群中的白囊耙齿菌

（Irpex lacteus）和变色栓菌（Trametes versicolor）对诺氟

沙星、氧氟沙星和环丙沙星有很高的降解潜力，残留

抗生素活性测试的结果显示，白囊耙齿菌能完全去除

氧氟沙星和诺氟沙星，并未检测出它们的残留抗菌活

图 1 环丙沙星的四种降解途径及其代表性菌群

Figure 1 Four degradation pathways and typical bacteria flora
of ciprofloxacin
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性，而环丙沙星虽在 10 d内完全降解，14 d后仍有一

定的残留抗菌活性。实验表明，降解菌作用下，FQs
的生物转化并非完全去除了抗生素及其降解产物的

抗菌活性。

在土壤真菌和细菌作用下，环丙沙星和诺氟沙星

的主要生物转化途径有亚硝化和乙酰化[51]。较早时

期，就有研究发现黄孢原毛平革菌（Phanerochaete

chrysosporium）、拟盘多毛孢属（Pestalotiopsis guepini）、

条纹黏褶菌（Gloeophyllum striatum）这几类真菌对环

丙沙星和诺氟沙星有生物降解作用[51-54]，但这几类菌

对 FQs降解效果不显著，因此，并未对其展开长期研

究。文献所述表明，FQs生物转化过程中，受不同降

解菌和降解条件的影响，同种抗生素的降解途径和降

解产物存在显著差异[55-56]。

近年来，国外学者对白腐真菌[57]中的变色栓菌分

泌漆酶参与CIP和NOR的降解研究关注较多，其主要

通过三条途径形成转化产物：（1）哌嗪基取代基的氧

化，（2）单羟基化，（3）二聚产物的形成。在不同的培

养时期分别形成6种环丙沙星转化产物和3种恩诺沙

星转化产物，环丙沙星及其转化产物的分子式、

IUPAC命名、化学结构及保留时间见表2。

表2 环丙沙星及其转化产物的分子式、IUPAC命名、化学结构及保留时间

Table 2 Molecular formula，systematic IUPAC names，chemical structure and retention time of ciprofloxacin and its transformation products
CIP及其产物

CIP

Cip-1

Cip-2

Cip-3

Cip-4

Cip-5

Cip-6

分子式

C17H19FN3O3

C15H17FN3O3

C13H12FN2O3

C17H19FN3O4

C17H17FN3O5

C26H40F2N5O2

C28H40F2N5O

保留时间/min
8.7

8.6

10.5

11.0

9.7

12.0

13.5

IUPAC名称

1-Cyclopropyl-6-fluoro-4-oxo-7-
（piperazin-1-yl）-1，4-dihydroquinoline-

3-carboxylic acid

7-（（2-Acetamidoethyl）amino）-1-
cyclopropyl-6-fluoro-8-hydroxy-4-oxo-1，

4-dihydroquinolne-3-carboxylic acid

7-Amino-1-cyclopropyl-6-fluoro-4-oxo-
1，4-dihydroquinoline-3-carboxylic acid

1-Cyclopropyl-6-fluoro-8-hydroxy-4-oxo-
7-（piperazin-1-yl）-1，4-

dihydroquinoline-3-carboxylic acid

7-（（2-Acetamidoethyl）amino）-1-
cyclopropyl-6-fluoro-8-hydroxy-4-oxo-1，

4-dihydroquinoline-3-carboxylic acid

—

—
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Čvančarová等[45]通过发光细菌毒性试验表明，随

着CIP、OF和NOR存在浓度的增加，其对发光细菌的

抑制作用不断增强。实验表明，FQs及相应代谢产物

对发光细菌有一定毒性，并观察到生物体对 CIP、OF
更敏感，5类白腐真菌的降解作用下，生物毒性均显

著降低。据报道 [48]，在不同细胞体系中，FQs呈现出

不同的细胞毒性，超过毒性剂量会抑制细胞增殖；子

囊菌（X. longipes）N-氧化不仅降低了抗微生物活性，

而且能显著降低细胞毒性作用。在哺乳动物中，N-
氧化物的形成是氟喹诺酮N-烷基化的主要代谢途径

之一。可见，子囊菌的生物转化能有效灭活氟喹诺酮

类药物。发光细菌毒性试验和细胞毒性测试是抗生

素生物转化过程中生态风险评价的重要指标。研究

表明，高效降解菌作用下，抗生素及转化产物降解去

除过程中抗菌活性有效降低，随之生物风险显著降

低。国外学者对与抗生素降解菌有关的生物风险问

题虽有所关注，但相关研究尚少，日后需加大该方面

的探究。

3 FQs生物转化的分子机制

通过畜禽排泄物进入环境的氟喹诺酮类有机污

染物，在微生物作用下得到了有效降解。明确FQs生
物转化过程中的分子机制是实现抗生素及其抗性基

因生物安全的关键。因此，抗生素降解过程中，微生

物群落结构、丰度及真菌、细菌多样性变化对FQs的生

物转化影响程度，降解菌分泌酶或所携带的酶对FQs
的生物降解作用，以及起关键作用的抗性基因（Antibi⁃
otic resistance genes，ARGs）的含量变化情况及其分布

与归趋，这几类问题是值得研究者们深入探讨的。

3.1 FQs生物转化中微生物群落结构与动态

环境中抗生素有机污染物的有效生物衰减，通常

与整个微生物群落的协同作用相关[58-59]。鸡粪堆肥

过程中，诺氟沙星在 50 mg·kg-1浓度下，堆肥高温期

微生物群落的丰度增大，整个堆肥过程中的真菌多样

性有所增加，细菌多样性变化不明显。其中与诺氟沙

星降解有一定关系的细菌主要是芽孢杆菌属（Bacil⁃

lus）、芽孢八叠球菌属（Sporosarcina）和拟杆菌属（Bac⁃

teroidetes），真菌包括酵母菌属（Issatchenkia）、曲霉属

（Aspergillus）、节担菌属（Wallemia）以及一个未被辨识

的菌属[38]。

抗生素生物转化中，起作用的微生物菌落生长为

优势菌种和敏感菌种。环丙沙星的生物处理过程中，

微生物群落有较大的结构变化，投加环丙沙星至 300

μg·L-1高浓度时，硝化螺旋菌属（Nitrospirae）是敏感

菌种，在 CIP的作用下易被杀灭，而抗环丙沙星的微

生物绿菌属（Chlorobi）和绿弯菌属（Chloroflexi）得以

生存、适应和繁殖，逐渐成为生物膜优势菌群[60]。Li⁃
ao等[42]研究发现环丙沙星生物降解过程中细菌群落

结构有明显的变化，变形菌纲，拟杆菌纲和β-变形菌

纲为环丙沙星降解的主要菌群；而假黄色单胞菌属

（Pseudoxanthomonas）、寡养单胞菌（Stenotrophomon⁃

as）、苯基杆菌属（Phenylobacterium）和白色杆菌属

（Leucobacter）参与环丙沙星的消散过程，仅为附属菌

群。Meng等[61]进一步研究了微生物群落结构的变化

情况，FQs生物降解中，微生物物种丰富度的急剧下

降，在门和属两个级别上，细菌群落结构变化显著，两

个主要门：变形菌门（Proteobacteria）和拟杆菌门（Bac⁃
teroidetes）为FQs的优势菌群。

生物转化中 FQs的微生物群落变化相关研究表

明，FQs浓度和生长条件的不同，会对微生物群落结

构和多样性产生极大影响[62]；实验测试，单种或多种

抗生素混合存在时，优势菌群在培养基上产生了适应

性，微生物群落结构没有明显变化[63]。FQs存在时，

微生物群落结构存在显著变化，但微生物多样性和丰

度的长期变化还未有研究[64]。Brandt等[65]提出，微生

物群落可能是一个抗生素敏感群体，在生态功能领域

起着调节、供应和支撑作用。土壤中的抗生素会影响

微生物群落结构和多样性，进而导致一些微生物种群

及其生态功能消失[62]。FQs的微生物生态学知识有

利于研究抗生素降解生物学过程，同时为环境中的微

生物群落发挥更好的生态功能效应提供理论指导。

3.2 FQs生物转化中的酶作用

在抗生素的微生物降解转化中，高降解能力的耐

药菌含有消除大分子化合物中脆弱化学键的酶，从而

降低了抗生素的活性。白腐真菌是一种能降解木质

素的担子菌，并能分泌胞外木质素降解酶，它除了自

身能降解诺氟沙星、氧氟沙星和环丙沙星，其木质素

酶也能降解各种结构复杂、难降解的抗生素有机物。

现阶段，学者们对白腐真菌所携带的具有非特异

性的酶系统已有较多关注，研究表明非特异性的酶系

统作用可以转化甚至矿化应用最广泛的抗生素[66]，该

系统包括细胞外木质素降解酶（主要是漆酶，木质素

过氧化物酶，锰过氧化物酶和通用的过氧化物酶）以

及胞内酶如细胞色素P-450酶等，这些酶对抗生素有

高效的降解能力[67]。有研究发现，爆竹柳和玉米两种

植物对抗生素的降解由细胞色素P-450酶驱动，能发
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生羟基化等转化反应[68]。Čvančarová等[45]通过 PCA分

析木质素降解酶活性，分析表明锰过氧化物酶可能参

与木质素降解菌对FQs的降解。近年来，白腐真菌全

细胞和包埋在颗粒生物塑料制剂中的真菌繁殖体已

经成功地应用于废水或污泥中抗生素药物的去

除[69-70]。抗生素生物转化过程中，全细胞生物催化是

指利用微生物有机体（即全细胞、组织甚至个体）作为

催化剂进行化学转化的过程。Prieto等[57]研究了酸性

条件下，使用白腐真菌的全细胞和该菌分泌酶能降解

环丙沙星和诺氟沙星。为实现白腐真菌降解 FQs生
物技术的成功开发应用，研究并确定降解过程中起主

要作用的酶是一关键点。

除此之外，Blanquez 等[71]研究使用肉毒链霉菌

（Streptomyces）碱性漆酶 SiLA降解环丙沙星和诺氟沙

星两类氟喹诺酮类抗生素。特定的SiLA-乙酰丁香酮

体系能够降解超过 90％的氟喹诺酮类，使用HPLC分

析酶处理后的降解产物，结果证明24 h后抗菌剂完全

消失，毒性测试表明该酶系统对诺氟沙星和环丙沙星

的毒性分别降低了 70%和 90%。可见，FQs生物转化

过程中，降解菌所携带的酶系统对降低抗生素毒性所

发挥的作用是举足轻重的。

3.3 FQs生物转化中的ARGs
为揭示抗性基因作用下抗生素耐药性的扩散分

子机制，在分子生物学方面，学者们对 FQs生物转化

中 ARGs相关作用做了大量研究。部分微生物对抗

生素的降解需携带ARGs，即耐药菌才能发挥直接破

坏或修饰抗生素等作用而使其失活[72]。Lucas等[73]研

究检测出白腐真菌（Trametes versicolor）处理下，使对

氟喹诺酮敏感性降低的抗性基因 qnrS增加了 163％，

传统污水处理厂中抗性基因 qnrS增加了 302％，这一

抗性基因在传统污水处理中对环丙沙星、恩诺沙星和

麻保沙星这几类FQs的高效去除起关键作用[74]。

赵祥[75]研究了某地施用畜禽粪便后设施菜地土

壤中的抗生素及ARGs含量，并检测发现检出率较高

的喹诺酮类 ARGs为 qepA、qnrS、qnrB，其中 qepA的含

量相对较高，抗性基因 qnr与重金属含量的相关性显

著。生猪养殖废物中通常会有 qnr（A、B和 S）的存

在[76-77]。Mu等[78]对中国北方家禽饲养场中的ARGs进
行检测，在辽宁和天津地区的部分养殖场中，检测率

较高的 FQs抗性基因有 qnrS和 qepA。Zhang等[79]研究

表明土壤中施用猪粪和家禽粪便可能会比施用牛粪

产生更丰富的ARGs。在中国，畜禽粪便和堆肥后的

粪便作为肥料的应用是农业土壤中抗生素的主要来

源之一。更多研究表明[80-82]，长期施用畜禽粪便堆

肥，土壤中ARGs的多样性和丰度显著增加。

在畜禽废物的生物处理过程中，除了抗生素存在

降解转化，抗性基因也会被消减[83]。好氧堆肥被广泛

用于畜禽粪便的回收利用，并能有效降低进入环境中

的ARGs含量。郑宁国等[84]研究了猪粪好氧高温堆肥

过程中，两个喹诺酮类抗性基因 qnrA和 qnrS丰度的

变化，堆肥过程中 qnrS含量呈现急剧降低趋势，在堆

肥结束时降至 2.6×103 copies·g-1，去除率达到 99.7%；

而 qnrA含量在堆肥过程中降解速率较为缓慢，堆肥

结束时丰度为 1.5×105 copies·g-1，去除率达到 61.8%。

Selvam等[85]研究探讨了猪粪堆肥中ARGs的变化，喹

诺酮类抗性基因 gyrA和 parC在 28~42 d的堆肥处理

后，gyrA被完全去除，parC基因含量显著降低，但在持

续 56 d的检测中仍有部分残留。可见，堆肥是去除

ARGs的有效方法，但基因宿主菌的嗜温性以及基因

型较大等性质是少数抗性基因在堆肥过程中难以去

除的潜在原因。

有研究表明，不同种类动物粪便中ARGs的多样

性、丰富度和持久性有显著差异，并受重金属浓度、总

氮水平以及接触抗生素的剂量和持续时间的影响[86]。

生物用药过程中，抗生素、耐药菌和环境细菌的不断

混合，使 ARGs 在环境中大量出现并广泛传播[87-88]。

不同抗生素与 ARGs在环境中具有不同的归趋和传

播机制，抗生素的降解过程、可动遗传因子的类型

（Mobile genetic elements，MGE）、微生物群落结构[89]以

及环境介质理化性质（如总有机质、温度、营养元素

等[90]）均可影响他们之间的相关性，但不同抗生素与

ARGs间的相关机制有待进一步研究。

研究表明，堆肥是去除 ARGs的有效手段，为降

低 FQs抗性基因的污染水平，在土地施用粪肥之前，

建议对动物粪便中抗生素进行适当的生物降解处理。

现阶段，研究者们对FQs生物转化过程中起关键作用

的ARGs有了广泛认知，并研究了该类抗性基因的含

量变化情况。在今后的研究中，探究相关因素对

ARGs分布和归趋机制的影响是解决ARGs污染问题

的关键，这不仅能有效降低 ARGs的多样性和丰度，

也对减缓ARGs在环境中的传播有积极作用。

4 结论与展望

近年来，畜牧养殖业迅猛发展，随之带来的畜禽

粪便中抗生素污染问题不容轻视。调查数据显示，国

内外畜禽粪便中FQs污染问题普遍严重，多数达到了
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生态毒性效应浓度阈值几倍以上，东南地区畜禽养殖

场更是 FQs污染的重灾区。国内畜禽粪便中 FQs的
残留浓度普遍高于实验室中FQs降解研究浓度水平，

高浓度FQs污染条件下，高效生物处理方法的研究是

一重要趋势。堆肥和外源添加高效降解菌剂作为处

理畜禽粪便中FQs的常用手段，可稳定粪肥并有效降

低抗生素浓度。基于最新文献所述，白腐真菌及其分

泌酶对 FQs和ARGs具有较高生物降解能力，且生物

风险较低，相较于其他降解菌群具有更多优势。国外

对FQs生物转化机理以及分子机制的认知已较广泛，

但关于降解菌作用下，FQs生物转化过程中涉及人类

健康和生态环境的生物风险问题的探究还不全面，以

及 ARGs在环境中的分布与归趋相关性研究尚有不

足，生物转化机理与分子机制研究对抗生素及其抗性

基因污染水平的有效降低具有重要意义，有必要加深

关于机制机理研究的认知。

鉴于FQs生物降解研究现状，建议今后在FQs的
生物去除方法上开展以下研究：

（1）FQs属光降解敏感型抗生素，应进行光解和

生物降解相结合作用下FQs生物去除方法的研究，因

土壤作为施用粪肥后残留FQs的直接受纳环境，可将

降解菌与土壤中对 FQs有较强吸收和富集能力的植

物进行组合优化，以提高FQs的生物降解效果。

（2）由于多种外界环境因素在实验室条件下无法

模拟，且实验室研究与环境中FQs的污染浓度水平不

一致，畜禽粪便中FQs生物转化过程的去除研究不应

仅停留在实验室水平，更应强调实际应用。

（3）生物转化过程中，受土著微生物、重金属、环

境条件变化等因素影响，外源降解微生物的存活能力

和降解活性会有所降低，从而可能导致外源降解菌对

FQs的生物降解能力下降，为避免降解菌降解能力下

降带来的生物风险，提高降解菌剂在各因素下的耐受

性将成为FQs生物降解的研究重点。
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