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摘 要：畜禽养殖行业是动物疫情发生的重点行业，防控动物疫情是我国生物安全法的重要内容之一。畜禽粪污是导致生物安

全问题的危险生物因子（Dangerous biological agents, DBAs）的重要源和汇。本文结合我国生物安全法，从畜禽粪污处理处置的角

度，综述典型DBAs（抗生素抗性基因和病毒）在畜禽粪污处理处置过程中的赋存特征及环境行为的研究进展，并提出目前研究存

在的不足和建议的研究方向，为保障畜禽养殖行业的生物安全、防范动物疫情、防控畜禽养殖源DBAs向环境扩散提供参考。本

文主要建议如下：通过DBAs的分子生物学组成，全面解析核酸（如抗生素抗性基因）→核酸+蛋白（如病毒）→细胞结构（如耐药

菌）在畜禽粪污处理处置中的赋存与环境归趋特征；开发畜禽粪污中新兴DBAs的识别、鉴定和快速检测方法；结合碳达峰/碳中和

需求，在强化资源化利用的前提下，加强生物处理过程中DBAs控制的靶向技术研发；加强畜禽粪污有机污染、无机污染和生物污

染的协同控制技术研究。
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我国是畜禽养殖大国，畜禽养殖污染居全国污染

物排放首位[1]。畜禽养殖粪污富含有机质、氮、磷、重

金属、有机污染物和病原微生物，但随着我国生态环

境保护力度的不断加强和新时代的生态文明建设，畜

禽粪污处理处置也发生了相应的变化。畜禽粪污污

染控制早期以有机污染防控为主（COD 当量），强调

有机物去除、转化和腐熟，解决土地利用中的黑臭和

烧苗等问题；随后发展成为以无机污染防控为主（重

金属、氮、磷等），减少重金属在植物中的富集和农业

面源污染等问题；目前，畜禽粪污中生物污染的防控

仍未引起足够重视，亟需加强相关研究。2020年 10
月 17日，为了维护国家安全，防范和应对生物安全风

险，我国颁发了《中华人民共和国生物安全法》，并将

生物安全定义为国家有效防范和应对危险生物因子

及相关因素威胁，生物技术能够稳定健康发展，人民

生命健康和生态系统相对处于没有危险和不受威胁

的状态，生物领域具备维护国家安全和持续发展的能

力[2]。 危 险 生 物 因 子（Dangerous biological agents，
DBAs）具有潜伏周期长、隐匿性强、溯源分析难等特

点，如当前对全球生物安全造成重大威胁的新型冠状

病毒（SARS-CoV-2），其溯源分析是世界性科学难

题[3-4]。1984年美国历史上发生的沙门氏菌感染恐袭

事件，是在一年以后才被认定是人为故意传播导致的

生物安全事件[5]。因此，识别潜在的DBAs，鉴定DBAs
可能导致的生物安全事故，明确DBAs在环境中的归

趋，进而提前开发有效管控DBAs的医疗措施等是预

防生物安全事故、保障生物安全的重要研究领域。

随着时代的发展，生物安全领域的范畴逐渐从人

体健康保障扩展到动植物、环境等领域[5]。尤其是近

年来畜禽养殖行业的集约式、规模化发展，畜禽养殖

领域的生物安全问题引起了人们的广泛关注。畜禽

养殖行业是世界范围内动物疫情暴发的热点区域，如

禽流感、非洲猪瘟（African swine fever，ASF）等动物疫

情的暴发，不仅影响到了食品的安全供应，而且引发

了人畜共患病的担忧，始终是生物安全领域不可忽视

的重大问题之一[6-7]。我国生物安全法第三章中亦将

防控重大新发突发传染病、动植物疫情列为生物安全

重要内容[2]。此外，全球耐药性（Antibiotic resistance）
问题也是当前学术界研究的热点，由此引起的“超级

细菌（Super bugs）”在世界范围内的传播也成为政府

部门普遍关注的潜在 DBAs[8-9]。据世界卫生组织

（World health organization，WHO）估算，如果不采取有

效措施，到 2050年，全球每年将有 1 000万人因耐药

性问题而失去生命，超过因癌症导致的死亡人数[10]。

联合国环境署已将耐药性问题列为国际新型环境问

题之一，而抗生素污染控制亦是 2021年我国两会期

间重要关键词，并将成为我国“十四五”期间迫切解决

的环境问题之一[11–14]。因此，应对微生物耐药成为我

国生物安全法适用的重要活动之一。据统计，我国约

52%的抗生素用于畜禽养殖行业，这导致畜禽废弃物

成为环境中抗生素抗性基因（Antibiotic resistance
genes，ARGs）的重要来源[15–18]，而ARGs在畜禽养殖行

业的传播是当前关注的热点之一。

综上所述，基于我国生物安全法的要求，畜禽养

殖行业的生物安全主要体现在动物疫情和微生物耐

药问题。而畜禽粪污之于生物安全，主要体现在两个

方面：（1）畜禽粪污是环境中ARGs重要的源和汇，如

何防控畜禽粪污中 ARGs的传播是适用于我国生物

安全法中有关微生物耐药的防控；（2）导致动物疫情

的病原体如禽流感病毒、非洲猪瘟病毒（African
swine fever virus，ASFV）能够赋存于畜禽粪污中而进

行传播，如何实现畜禽粪污中病原体的有效控制，减

少动物疫情的传播是适用于我国生物安全法的内容

之一。围绕 DBAs在畜禽粪污中的环境行为开展研

究，对畜禽养殖领域开展生物安全控制工作具有重要

意义。因此，本文以畜禽粪污中DBAs（ARGs和病原

体）为研究对象，从畜禽养殖行业污染物控制的角

度，覆盖源头-生物处理-末端利用，通过文献综述

解析DBAs在环境中的行为，总结畜禽粪污处理处置

中DBAs在环境中的行为及对其控制的研究进展，为

畜禽养殖行业的生物安全控制，防范畜禽养殖行业

疫情，防控畜禽养殖源DBAs向环境扩散提供参考和

DBAs in the disposal of livestock manure with regard to microbiota community structure as identified by nucleic acids（such as antibiotic
resistance genes）→ nucleic acids + proteins（such as viruses）→ cell structure（such as drug-resistant bacteria）; to develop methods for
the identification, classification, and rapid detection of emerging DBAs in livestock and poultry manure; to research and develop targeted
technologies for DBAs control in the treatment process; and strengthen the research on collaborative control technologies for organic
pollution, inorganic pollution, and biological pollution from livestock and poultry manure.
Keywords：livestock waste; dangerous biological agents（DBAs）; antibiotic resistance; biological treatment; land application
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1 畜禽粪污中DBAs的赋存特征

根据我国生物安全法的内容，本文主要从微生物

耐药性和能引起动物疫情的病毒等对 DBAs进行分

析总结。从微生物耐药性的角度，主要是指核酸水平

的ARGs和细胞水平的耐药病原菌。从动物疫情暴

发的角度，根据历年来我国动物疫情暴发的因素，主

要是以病毒为主。因此，此部分内容主要是分别探

讨 ARGs、耐药病原微生物和病毒等 DBAs 在畜禽粪

污中的赋存特征，以期为后续风险控制和治理提供

基础数据。

1.1 ARGs
由于抗生素在畜禽养殖行业的大量使用，畜禽粪

便已成为环境中 ARGs 的重要源[15，19]。以我国最大的

畜禽养殖行业——生猪养殖为例，猪粪中检测到 146
种 ARGs，每克干猪粪中 ARGs 的基因拷贝数高达

1.3×1010，每万头存栏生猪养殖场，每天通过猪粪向环

境中释放的 ARGs 的基因拷贝数高达 4.0×1017±1.3×
1017，并且育肥猪释放的 ARGs远超其他生猪养殖阶

段[19-20]。猪粪中占主导的ARGs为大环内酯类（ermB，
ermF）、四环素类（tetG，tetM）和磺胺类（sul1，sul2），每

克干猪粪中ARGs的基因拷贝数（lg值），ermB含量为

6.47~10.56，ermF为 6.03~10.47，tetG为 6.43~9.82，sul1
和 sul2为6.19~9.86。从抗生素抗性机制来看，猪粪中

以酶失活（Antibiotic inactivation）和外排泵（Antibiotic
efflux）的抗性基因占主导，分别为 44.5%和 34.3%[20]。

猪粪中 ARGs的赋存特征与抗生素在畜禽养殖中的

使用密切相关。生猪养殖过程中金霉素作为食品添

加剂被广泛使用，而大环内酯类抗生素是生猪养殖过

程中重要的治疗用药物，这导致了四环素类和大环内

酯类ARGs在猪粪中广泛大量的存在[16]。随着研究不

断深入，新型ARGs也不断被发现，如mcr-1首先在畜

禽养殖领域被发现[11]，而目前已在各种环境样品中被

监测到，如污水处理厂、土壤、河流等[21–23]。自 2016年

发现 mcr - 1 以来，目前已发现 39 种 MCR 的变种

ARGs，并推动了黏杆菌素在我国畜禽养殖领域的禁

用，具有重要的科学和现实意义[24-25]。因此，如何进

一步识别和鉴定畜禽养殖行业的新型ARGs，做到早

发现、早预防也是当前领域的研究热点和值得深入探

讨的科学问题。

ARGs作为环境中的一种新兴污染物，本质上属

于脱氧核糖核酸，是一种化学污染物质，但其生物学

特性决定了ARGs作为环境中污染物的特异性[26-27]。

ARGs的化学特性决定了其降解性能，而其生物特性

决定了其传播、增殖特性。ARGs在环境中主要是以

胞 内（Intracellular，iARGs）和 胞 外（Extracellular，
eARGs）两种形式存在，同时通过转化和细胞死亡实

现胞内和胞外的转变（图 1）[28]。畜禽粪污中的ARGs
以 iARGs为主（占比＞99%），每克干猪粪中 iARGs的
基因拷贝数为 2.15×1010，eARGs 的基因拷贝数为

6.29×107；每克干鸡粪中 iARGs的基因拷贝数为 1.01×
1010，eARGs的基因拷贝数为 4.28×106 [29]。ARGs的化

学污染性质主要体现在 eARGs上，ARGs可在环境中

图1 ARGs在环境中的赋存与归趋途径

Figure 1 The distribution and fate of ARGs in the environmental dimension
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实现降解和削减，且是胞外聚合物（Extracellular poly⁃
meric substances，EPS）和溶解性微生物产物（Soluble
microbial products，SMP）的重要组成部分，但其生物

学特性决定了 eARGs可通过转化作用进入细胞成为

iARGs。 iARGs 主要体现 ARGs 的生物学特性，通过

宿主菌群的增殖实现 ARGs 的垂直转移（Vertical
gene transfer，VGT）；基于转导（Transduction）和转接

（Conjugation）在不同宿主间实现基因的水平转移

（Horizontal gene transfer，HGT）[30]。基于统计学的研

究结果，从 ARGs 在畜禽粪污中的整体赋存特征来

看，畜禽粪污中的微生物群落结构是ARGs赋存特性

的决定性因子，即VGT对整体ARGs的赋存特性起决

定作用[19-20]。如猪粪中微生物以厚壁菌门（Fir⁃
micutes）和拟杆菌门（Bacteroidetes）为主，这两类

ARGs是大环内酯类和四环素类ARGs重要的宿主菌

群，因此也决定了其在猪粪中的主导作用。但对于某

个ARG在畜禽粪污中的赋存特征而言，其表现出了

多种因素的协同作用。如水平转移元件（Mobile ge⁃
netic elements，MGEs）intI1 对 sul1 赋存的 HGT 作用，

而典型 sul1的宿主菌群 Pseudomonas和 Citrobacter在

畜禽粪污中广泛存在，其VGT作用对于 sul1在畜禽粪

污中的赋存亦不可忽视。但很难界定哪种作用贡献

更大，这是因为单次HGT的发生，可以通过VGT作用

不断被扩大[30]。此外，尚无有关畜禽粪污中ARGs的
HGT发生频率的研究，iARGs和 eARGs间的转化研究

也鲜有报道，这些都是值得深入研究的科学问题。

1.2 耐药病原微生物

畜禽粪污中含有大量病原微生物，典型的细菌种

类包括大肠杆菌（Escherichia coli）、肠球菌（Enterococ⁃

cus）、沙门氏菌（Salmonella）、金黄色葡萄球菌（Staph⁃

ylococcus aureus）、弯曲杆菌（Campylobacter）等，在兽

用抗生素的作用下，耐药病原菌对养殖场及周边环境

造成较大威胁。肠球菌（Enterococcus）和金黄色葡萄

球菌是畜禽养殖源典型的革兰氏阳性病原菌；沙门氏

菌和大肠埃希氏菌（大肠杆菌）是畜禽养殖源典型的

革兰氏阴性病原菌。对公众危害较大的耐药病原菌

包括具有碳青霉烯、广谱头孢菌素和/或氟喹诺酮耐

药性的肠杆菌科细菌，具有喹诺酮耐药性的弯曲杆

菌，具有甲氧西林耐药性的金黄色葡萄球菌以及具有

糖 肽 类 耐 药 性 的 肠 球 菌 等 ，其 携 带 的 ARGs 如

blaCTX-M、blaVIM、blaNDM、blaOXA-48-like、blaOXA-23、mcr、armA、

vanA、cfr和 optrA 的关注度最高 [31]。从猪粪水中分

离的典型病原微生物，如不动杆菌（Acinetobacter）、

Escherichia、丛毛单胞菌（Comamonas）、Enterococcus、

假单孢菌（Pseudomonas），普遍具有多重耐药性，同时

携带 sul和 tet等多种 ARGs，并同时携带一类整合子

基因 intI1[32]。

近年来宏基因组方法被用于鉴定病原菌或耐药

病原菌在环境中的分布，FANG 等 [33]分析了典型病

原菌在猪粪污染的河流底泥（艰难梭菌 Clostridium

difficile、结核分枝杆菌Mycobacterium tuberculosis），河

水（弗氏志贺氏菌 Shigella flexneri、百日咳博氏菌

Bordetella pertussis）及温室土壤（炭疽杆菌 Bacillus

anthracis，羊氏布鲁氏菌Brucella melitensis）中的分布，

并发现其具有多重耐药性。宏基因组和宏转录组联

用可用于揭示 ARGs的赋存与表达，LIU 等[34]指出质

粒介导 ARGs较染色体 ARGs具有更高的表达。JIA
等[35]发现紫外处理会导致污水中大环内酯-林可霉素-
链阳霉素B（MLSB）的抗性基因表达增高。基于此，如

何区分耐药病原微生物ARGs赋存、表达与耐药病原

菌毒力（Virulence）之间的关系，从耐药病原微生物的

角度，解析畜禽粪污中耐药性问题可能导致的健康风

险，仍是值得深入探讨的主题。

1.3 典型病毒

畜禽粪污中富含大量的病毒，但有关畜禽粪污中

病毒组（Virome）的研究非常有限。2021年发表的有

关牛粪污中病毒组的研究表明，牛粪污中发现 7 682
种病毒操作分类单元（Virus operational taxonomic
units，vOTUs），种类繁多，其中 91%的病毒属于有尾

噬菌体目（Caudovirales），10%的 vOTUs属于温和型噬

菌体（Temperate phages），说明牛粪污中以烈性噬菌

体（Lytic phages）为主。进一步分析发现，只有两个

vOTUs为已知，分别为Mycoplasma bacteriophage L2和

Streptococcus phage Javan630，绝大多数病毒无法做进

一步分类，说明牛粪污中绝大多数病毒目前仍然未

知[36]。有关畜禽粪污中病毒组的研究，未知领域较

多，还需要进一步深入开展。

本文主要从生物安全的角度，分析导致重大动物

疫情的典型病毒在畜禽粪污中的赋存特征，而非洲猪

瘟病毒（African swine fever virus，ASFV）导致的非洲

猪瘟（African swine fever，ASF）疫情对我国生猪养殖

行业的影响巨大[37-38]。ASF目前尚无有效治疗方法和

疫苗防控措施，致死率近 100%[39]。ASFV属于非洲猪

瘟病毒科（Asfarviridae）、非洲猪瘟病毒属（Asfivirus），

是目前唯一已知的 dsDNA虫媒病毒[40]。ASFV的自然

宿主为非洲疣猪，ASFV在自然宿主体内表现为亚临
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床（subclinical）特性，但感染家猪和野猪后，表现为一

种高度传染性和致死性的出血性病毒病[41]。自我国

2018年 8月首例ASF病例确诊以来，ASFV在我国境

内传播迅速，且范围广，给畜禽养殖生产造成极大经

济损失[42]。生猪感染ASFV后，ASFV能够在畜禽粪污

中体现，并表现出较强的环境稳定性。有研究表明，

ASFV在畜禽粪污中能够稳定存在超过 100 d[6]。但也

有研究表明，ASFV在猪粪中的存活时间同温度有较

大关系，在 4 ℃条件下保存，8 d依然有传染性，而在

37 ℃下能够保留 3~4 d[43]。值得注意的是，ASFV作为

一种 dsDNA病毒，DNA在环境中的持久性为基于畜

禽粪污提前预警ASF的暴发提供了可能。例如，有研

究表明，感染ASF的野外疣猪尸体填埋一段时间（18~
440 d）后，基于 PCR 的方法仍能够检测到 ASFV 的

DNA 片段，但通过培养方法无法获得 ASFV，这说明

病毒已经被成功灭活，但是其核酸DNA却拥有更长

的半衰期[44]。目前有关ASFV在畜禽粪污中的含量研

究较少，疫情发展同畜禽粪污中ASFV丰度之间的关

系亦尚未可知。探讨畜禽粪污中 ASFV与疫情的关

系，开发畜禽粪污中 ASFV 核酸残留的快速监测方

法，对预防疫情、明确疫情发展趋势具有重要的理论

和现实依据，值得深入探讨。

2 畜禽粪污处理处置过程中DBAs的归趋特征

本节主要从畜禽粪污处理处置的技术路线开展

DBAs的归趋特征解析。目前我国畜禽粪污的处理处

置方式以最终去向划分，主要包括资源化利用和达标

排放[45]。资源化利用又包括堆肥-土地利用、厌氧发

酵-土地利用，堆肥和厌氧是核心生物处理工艺，而

土地利用是最终归宿。达标排放指畜禽养殖废水经

生物处理，达到国家相关标准后，向周边环境进行排

放。畜禽粪污处理方式不同、受纳环境不同，使得畜

禽粪污中的 DBAs归趋存在较大差别。本节内容主

要以厌氧和堆肥等生物处理工艺为主要研究对象，考

察DBAs的归趋，明确关键工艺参数对生物安全风险

因子的影响。

2.1 畜禽粪污厌氧消化过程中DBAs的赋存与归趋特征

根据我国 2030年“碳达峰”和 2060年“碳中和”的

需求，厌氧消化作为畜禽粪污重要的资源化利用方

式，将成为我国畜禽粪污处理处置的重要手段，其对

环境中 ARGs传播与扩散的控制作用也得到了广泛

证实[46-47]。因此，如何实现厌氧消化产甲烷和 ARGs
削减的协同耦合是同步实现畜禽粪污资源化和抗生

素抗性污染控制的关键。

整体而言，厌氧消化能够实现 ARGs 的总体削

减，对 ARGs 的 HGT 作用具有一定的抑制作用[48-49]。

多项研究表明，厌氧消化对猪粪中高丰度 ermB能够

有效削减[50–52]。BENERAGAMA 等[53-54]发现中温和高

温厌氧消化对猪粪中多重耐药抗性基因均有很高的

去除作用，去除率最高达到 100%。但在某些特定

ARGs 和一定条件下却存在相反的结论，例如 SUN
等[55]研究了厌氧消化过程中 tetC、sul2、ermB、gyrA 的

丰度变化，发现其增加了2倍以上。SUI等[56-57]的研究

也指出在某一养殖场粪污厌氧消化中，ARGs、intI1的

丰度（lg值）分别升高了 0.41和 0.51，即使高温厌氧消

化也不能降低某些 ARGs的丰度。这些结果同厌氧

消化的工艺操作条件具有较大关系[48-49]，影响畜禽粪

污中ARGs归趋的因素繁多，包括反应器构型[58-59]、操

作条件[52，60-61]、底物组成差异[62]等，如单相和两相反应

器对厌氧消化中ARGs归趋差别的影响，工艺操作条

件如固体停留时间（SRT）、含固率（TS%）、温度等对

ARGs 转归的影响[59，63]，以及鸡粪和猪粪厌氧消化中

ARGs归趋的差别。但综合因素解析，微生物群落结

构被认为是厌氧消化中决定ARGs归趋的主导因素，

特定条件下某种宿主菌群的大量增殖/衰减，不可避

免地会导致所携带的ARGs的富集/削减。有研究表

明，ARGs的宿主菌群同时亦是厌氧消化中重要的功

能菌群[64-65]。ZHANG 等[66]研究了微生物群落结构

（Microbial community，MC）、MGEs、重 金 属（Heavy
metal，HMs）和 ARGs 的关系，结果发现这三者对

ARGs影响最大的是 MC，其次是 MGEs和 HMs，这一

结论在不同研究中均得到了证实[55，67-68]。这说明

ARGs在厌氧消化中的归趋主要是由其宿主菌群，即

VGT所决定。厌氧消化条件的改变，导致微生物群落

结构的演替，作为ARGs的宿主菌群必然会影响到其

归趋特征。但MGEs介导的HGT对厌氧消化中ARGs
的作用亦不容忽视，MGEs同 ARGs共存于同一基因

重叠群（Contigs）的情况广泛存在，携带有ARGs的质

粒在厌氧消化中的转接现象也被广泛验证[48，69]。但

是，厌氧消化中ARGs的HGT频率有待进一步深入研

究，其对 ARGs归趋的总体贡献虽然有限，但不容忽

视。虽然ARGs在畜禽粪污厌氧消化中存在，但是否

表达并行使功能，相关研究依然缺乏。此外，在已知

ARGs在厌氧消化中行为和归趋机制的基础上，如何

开展 ARGs的特异性或靶向控制是当前领域的研究

前沿。
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有关 ASFV 在厌氧消化中的归趋研究较少。但

DAVIES等[70]基于ASFV在畜禽粪污半衰期的研究表

明，畜禽粪污中的ASFV在 37 ℃条件下保存 3~4 d后

仍然保持有感染性，并认为在厌氧消化条件下，通过

pH和代谢产物的作用，能够削减ASFV在畜禽粪污中

的半衰期[70]。但也有研究表明，40 ℃、4 h能够实现猪

粪中ASFV的灭活，并指出高温厌氧消化在数小时内

可以实现ASFV的灭活，中温厌氧消化在数天内也能

实现ASFV的灭活[6]。通常畜禽粪污厌氧消化的 SRT
保持在 15~30 d，能够实现ASFV的有效削减和控制。

但目前有关厌氧消化对 ASFV灭活作用的研究均为

实验室添加后的观察，缺乏现场研究，开展 ASFV在

实际畜禽粪污厌氧消化中的行为，探讨其核酸 DNA
在厌氧消化过程中的行为，对于减少畜禽粪污污染导

致的ASFV传播具有重要意义。

2.2 畜禽粪污堆肥过程中DBAs的赋存与归趋特征

堆肥对畜禽粪污中 ARGs的削减作用虽然存在

相反的结果，但目前仍以削减为主。如在羊粪好氧堆

肥过程中发现，虽然抗生素被有效削减，但 tet和 sul

等ARGs的丰度富集了 9倍[71]。在鸡粪堆肥的现场研

究中发现，ARGs 的相对丰度削减了 67.3% 以上[72]。

有关牛粪和猪粪堆肥的研究也都表明了堆肥工艺对

ARGs的有效削减作用，但不同研究中ARGs的削减/
去除率差别较大，这同堆肥的不同工艺条件息息相

关，如辅料的类型及用量、曝气条件、工艺条件、温度

变化等[73–75]。从总体来看，堆肥对于畜禽粪污中的

ARGs能够实现较好的控制。如畜禽粪污中的mcr-1

在规模化牛粪堆肥中，22 d后便低于检出限[76]。虽然

tetX、tetM、sul1 等在有关猪粪堆肥的研究中得到富

集[77]，但这种富集普遍归因于宿主菌群的变化，微生

物群落结构的变化在堆肥过程中依然起主导作用。

高温期对于畜禽粪污堆肥过程中 ARGs的削减起到

了关键作用，超高温堆肥（>70 ℃）对畜禽粪污中

ARGs能够起到更好的削减作用[78]。此外，堆肥对畜

禽粪污中ARGs的表达具有较好的削减作用，并且不

同阶段ARGs的表达变化情况差别较大[79]。堆肥对四

环素类ARGs表达的削减效果明显，而对磺胺类和喹

诺酮类 ARGs的表达无作用，并在高温期有所增加。

进一步研究表明，ARGs的表达同其宿主的活性具有

显著相关性。畜禽粪污中 ARGs的组成在堆肥升温

期、高温期、降温期和后腐熟期发生动态变化，这同

ARGs宿主菌群随外界条件改变而进行的演替呈现显

著相关性。但目前有关畜禽粪污中 iARGs和 eARGs

在堆肥过程中的演替和归趋特征研究尚缺乏。

堆肥对肠道病毒具有较好的灭活作用[80-81]，目前

尚无有关畜禽粪污中 ASFV在堆肥过程中的变化和

演替研究。但 ASFV 的抗热性较差，在 60 ℃下经过

10 min，或者在55 ℃下经过 30 min，ASFV便会失去活

性，堆肥工艺一般需要 55 ℃至少维持 5 d以上，足以

实现 ASFV的灭活。但需要进一步开展相关实验的

验证研究。此外，ASFV灭活后残留的 dsDNA在堆肥

中的残留也值得关注，作为ASFV在环境中行为的生

物标记物，需对其开展进一步研究。

2.3 畜禽粪污土地利用过程中DBAs的赋存与归趋特征

目前，畜禽粪污产品（如堆肥、沼液、沼渣等）土地

利用对土壤中ARGs普遍具有富集作用，且该作用因

土壤类型而异，这一点在不同研究中已经得到了充分

证实[82–85]。根据已有研究，对于畜禽粪污产品的土地

利用过程，可以提出如下假设：在 0~10 d，土壤内源微

生物因为营养物质的进入，开始大幅增殖，微生物群

落结构发生显著改变；在 10~30 d，源于畜禽粪污的外

源微生物，由于无法适应土壤环境逐渐衰减、死亡，其

所携带的ARGs也逐渐释放至环境中发生降解；随着

时间的推移（>30 d），虽然绝大部分ARGs能够恢复到

初始值，但由于某些 eARGs在环境中的可持续性，使

ARGs的丰度仍然高于空白组。猪粪施用土壤后的结

果也表明，耐药性微生物在130 d后，其头孢类耐药菌

的丰度仍然高于空白组，并且这类得到富集的头孢类

耐药菌是来自土壤而非猪粪[86]。猪粪污中耐药沙门

氏菌和大肠杆菌的赋存时间受环境因素影响较大，耐

药菌浓度在沙质土壤中衰减速率受粪污施用时间和

降雨频次影响[87]，耐药病原菌在壤质土中的赋存时间

较其他类型土壤（沙土、黏土）短[87-88]。这些都说明畜

禽粪污进入土壤后对土壤中ARGs和耐药菌（Antibi⁃
otic resistant bacteria，ARB）所带来的影响的复杂性，

一方面，外源微生物由于无法适应土壤环境，导致

ARGs 的宿主菌群死亡，释放出 eARGs，由于 eARGs
在环境中的可持续性，半衰期远高于其宿主菌群；另

一方面，土壤内源微生物由于畜禽粪污所带来的营养

物质、选择压力等因素，导致内源ARB的快速增殖，

从而引起ARGs和ARB的进一步增殖。这些结果进

一步说明在土壤中，微生物群落结构的演替依然是

ARGs归趋的主导因素，而这一结论已经得到了广泛

证实[89–92]。

从长期施用畜禽粪污对土壤中 ARGs归趋的影

响来看，ARGs均得到富集，微生物群落也发生了显著
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变化，短期施用效果的研究能够说明单次施用带来的

影响，这种影响虽然能够使ARGs和ARB得到富集，

但作用有限；长期施用条件下，土壤环境逐渐发生改

变，使得更多的畜禽粪污源微生物能够适应土壤环

境，并逐渐累积，直到达到一种土壤微生物和畜禽粪

污源微生物的一个平衡，这种平衡的建立，很可能需

要 10~20 a，甚至更长时间。但无论是长期还是短期

施肥所带来的效应，微生物群落结构依然是ARGs在
土壤中归趋的主导因素，即土壤内源微生物增殖、外

源微生物衰减和 eARGs残留综合作用下的结果。但

土壤中ARGs的HGT依然在发生，并且畜禽粪污产品

的施用增加了土壤中ARGs水平转移发生的频率[93]。

虽然HGT发生的频率有限，对土壤中ARGs归趋的贡

献有限，但其带来的风险不可预估。土壤微环境如土

壤类型对于HGT的发生具有显著影响[94-95]（图 2）。前

期研究表明，黄土中HGT对ARGs归趋的贡献明显高

于红土和黑土[96-97]。但目前有关畜禽粪污中ARGs在
土壤中归趋的研究，缺乏 iARGs和 eARGs的区分，明

确不同类型 eARGs和 iARGs在土壤中的归趋，对于控

制其在土壤中的行为具有重要的指导作用。

虽然对畜禽粪污土地利用过程中 ASFV 的环境

行为研究缺乏，但是对于ASFV在不同土壤类型中的

稳定性研究表明，土壤 pH、土壤结构和温度对ASFV
的稳定性具有显著影响[98]。ASFV在无菌沙土中能够

存活至少3周，沙滩沙土中存活2周以上，庭院土壤中

存活 1周，沼泽土壤中存活 3 d，但在酸性森林土壤中

并未筛选出活性ASFV，通过使用柠檬酸（Citric acid）

和氢氧化钙（Calcium hydroxide）改变土壤 pH后，各类

型土壤样品中均未再筛选出活性ASFV。因此，在考

察受ASFV感染的畜禽粪污土地利用过程中，应充分

考虑到土壤类型，并采用适当的消毒措施，以减少土

壤中活性 ASFV所带来的风险。畜禽粪污土地利用

过程中环境因素等对病毒组的影响仍然需要深入研

究，无论是土壤内源病毒还是外源病毒，目前研究均

比较有限，亟需深入开展相关研究，这对识别、鉴定、

控制新兴 DBAs在环境中的传播风险具有重要的理

论意义和实践价值。

3 畜禽粪污中DBAs的控制策略研究

本节将从防控动物疫情和耐药性的角度，提出畜

禽粪污的处理处置策略和建议。畜禽粪污不是动物

疫情暴发的原因，却是动物疫情传播的重要因素，如

ASFV并不源于畜禽粪污，而是来源于自然界中的非

洲疣猪，但畜禽粪污对其传播却具有重要作用；而畜

禽粪污中耐药性问题却相反，畜禽粪污是耐药性和耐

药病原体传播和暴发的重要源，环境中“超级细菌”的

产生同畜禽养殖行业密不可分，而畜禽粪污是向环境

中传播超级病原体的重要载体。本文从 DBAs的不

同来源，分别提出不同视角的控制策略。

3.1 畜禽粪污中耐药性的控制

从生物安全风险控制的角度来说，畜禽粪污中耐

药性问题是一种 DBAs的源。畜禽养殖行业抗生素

的广泛使用，导致畜禽粪污可能成为“超级细菌”的温

床，并通过环境传播，从而引起生物安全风险。因此，

60 d，ARGs削减至初始值[94]

始成土（Haplic cambisols）

土壤类型未明确给出

120 d，siteA：ARGs 在土壤
中富集；SiteB：ARGs 并未
富集[95]

潮土（Fluvo-aquic soil）

300 d后，ARGs依然在土壤
中富集[84]

沙壤土（Loamy sand soil）

130 d 后，抗生素抗性
依然高于空白组[86]

江西红土（Red soil）；陕西黄土
（Loess）；吉林黑土（Black soil）

土壤类型对 ARGs 的
归趋具有显著影响[96]

图2 土壤类型对畜禽粪污产品土地利用中ARGs归趋的影响

Figure 2 Effects of soil types on the fate of ARGs during the land application of livestock wastes
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加强畜禽养殖行业耐药性污染的控制至关重要。畜

禽粪污中耐药性污染控制的关键在于源头减量，需要

加强生物处理过程控制，明确末端利用风险。从源头

明确耐药性产生的主要因素，减少抗生素的使用，提

倡无抗养殖，并且由于重金属等其他共选择化合物的

存在，减少饲料中重金属元素如 Cu、Zn、As 等的使

用[99]。从 ARGs 在畜禽粪污赋存特征及后续生物处

理、土地利用过程中的归趋来看，生物处理过程是削

减ARGs的关键，因此，加强生物处理过程对ARGs和
ARB的削减也是目前研究的热点之一。例如，通过

铁系化合物的投加实现厌氧消化中 ARGs 的削

减[51，64，66，68，100]，高 温 厌 氧 消 化 对 ARGs 的 高 效 削

减[52，101]，沸石粉的投加实现堆肥过程中 ARGs 的控

制[52，102-103]，延长堆肥高温期、超高温堆肥等对 ARGs
的有效控制[78]，γ射线、紫外消毒等工艺对ARGs的削

减[104]，这些工艺条件的优化和改善有助于削减畜禽

粪污生物处理过程中的ARGs。但目前有关畜禽粪污

中ARGs的削减依然缺乏特异性，上述条件更多是对

整体微生物的灭活或改变，但对于ARGs和ARB的削

减缺乏靶向性和针对性。如何针对ARB或ARGs开
展针对性、特异性的削减是值得深入探讨的科学问

题，而噬菌体的筛选和使用为特异性、靶向性控制

ARB提供了理论可能。

利用噬菌体杀灭耐药性细菌，实现抗生素抗性污

染的控制是当前的一个研究热点，其对环境中抗生素

抗性的靶向控制具有重要作用。如 YU等[105]将广谱

噬菌体“鸡尾酒”以 107 pfu·mL-1的剂量添加到活性污

泥中，成功控制了具有多重耐药性的E. coli NDM-1，
并且没有影响污泥系统的活性。由于噬菌体在食品

和医疗行业已广泛且产业化应用，人们并不担心噬菌

体本身会对人体产生的不利影响[106-107]。目前影响噬

菌体在畜禽粪污中耐药病原微生物防控使用的因素

主要有以下几个方面：（1）噬菌体高度专一性导致的

较窄宿主谱。针对这个问题，开发基于多种噬菌体并

用的“鸡尾酒”疗法逐渐引起了人们的关注。有研究

者提出建立“噬菌体银行”以及“噬菌体鸡尾酒银行”，

即将已知的噬菌体及其相关敏感宿主进行数据分类

并构建检索工具，在发现致病菌后，可以迅速找出相

关敏感噬菌体并调制出合适的“噬菌体鸡尾酒”[108]。

（2）噬菌体通过转导作用对环境 ARGs的传播作用。

转导是由噬菌体介导的ARGs水平转移的方式之一。

有研究表明，噬菌体是环境中 ARGs重要的库，其可

能会携带有毒力基因或 ARGs，并通过转导作用将

ARGs水平转移给宿主菌群[109-110]。因此，在将噬菌体

投入实际环境应用时，必须明确所使用的噬菌体有无

毒性或ARGs。（3）噬菌体对环境较敏感，影响因素尚

不清晰。环境参数的变化对噬菌体的有效性具有显

著影响，如盐度、温度、钙镁离子等[111]，针对不同的应

用场景，环境适应性研究有待开展。例如，针对畜禽

粪污已成为环境中 ARGs和耐药菌的重要源这一问

题，利用噬菌体的专一性，开展基于耐药菌防控的靶

向噬菌体筛选，并基于畜禽粪污生物处理环境，解析

噬菌体的环境适应性，对畜禽粪污资源化利用和达标

排放过程中ARGs和耐药菌的控制具有重要意义。

3.2 畜禽粪污中动物疫情病原体的控制

从生物安全的角度来看，畜禽粪污是动植物疫情

病毒的汇，而非源，但其对动植物疫情病毒的传播起

到了一定的作用。以 ASFV 为例，ASFV 并非源于畜

禽养殖行业，而是自然界中的病毒进入畜禽养殖行业

并传播，而畜禽粪污起到了其向环境传播的载体作

用。因此，加强动物疫情病原体的鉴别、预警和防控

至关重要，而畜禽粪污是实现这一点的关键载体，其源

头控制也明显区别于畜禽粪污中的耐药性问题。通

过加强畜禽养殖场同外界环境的接触，加强从业相关

人员入舍前的消毒至关重要。基于畜禽粪污开展动

物疫情病原体的源头控制，重在病原体的鉴别和预警，

因此亟需开展相关动物疫情病原体的快速检测方法

研究，如适用于畜禽粪污的ASFV抗原检测和qPCR检

测方法等[40-41]。

在疫情暴发期间，加强畜禽粪污生物处理过程和

消毒措施，减少因畜禽粪污处置不当导致的病毒传

播。例如，可通过增加厌氧消化 SRT、延长堆肥高温

期、开发超高温堆肥等技术手段，强化生物处理工艺

对ASFV等病毒的控制力度，探讨紫外消毒、氯/臭氧

等化学药剂消毒等在畜禽粪污处理不同环节的适用

性等，保障在畜禽粪污土地利用前实现其完全灭活。

在土地利用过程中，可通过消毒措施进一步实现土壤

中ASFV等病毒的灭活。据文献报道，能够实现DNA
病毒灭活的方法对于 ASFV病毒均能实现较好的削

减效果，如柠檬酸、氢氧化钙等[6]。在环境领域，如何

实现ASFV等导致动植物疫情病毒的特异性控制，也

是值得深入探讨的主题。

4 总结与展望

依据我国生物安全法的相关要求，本文从环境工

程和环境微生物学的角度，针对畜禽粪污中DBAs的
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环境行为及其控制，总结了当前研究进展，并提出今

后亟需开展的研究方向。

（1）明确畜禽粪污处理处置过程中的赋存与环境

归趋特征。基于DBAs的分子生物学组成特征，重在

防范动物疫情的传播，全面解析核酸（如 ARGs）-核
酸+蛋白（如病毒）-细胞结构（如耐药菌）在畜禽粪污

处理处置过程中的赋存与环境归趋特征，并深入开展

风险评价研究。

（2）开发畜禽粪污中新兴 DBAs 的识别、鉴定和

快速检测方法。畜禽粪污是DBAs的汇和源，针对其

开展畜禽养殖领域新兴DBAs的识别和鉴定，具有可

行性和代表性，如新型 ARGs的发现、畜禽粪污中病

毒组的深入研究、新型“超级细菌”的识别等。针对不

同DBAs特点，充分利用DBAs遗传物质（DNA/RNA）
在环境中的持久性，开发快速检测方法，实现动物疫

情的快速预警，具有重要的理论意义和现实价值。

（3）加强畜禽粪污生物处理过程中DBAs控制的

靶向技术研发。目前，针对畜禽粪污中 DBAs 的控

制，主要还是依赖于对微生物的广谱灭活技术（紫外、

强氧化剂等），缺乏特异性和靶向性，可以利用DBAs
的特点，开展靶向性控制技术研究。如针对烈性噬菌

体对耐药菌的靶向性杀灭作用，开展烈性噬菌体的筛

选、组合和环境适用性研究等。

（4）加强畜禽粪污中有机污染、无机污染和生物

污染的协同控制技术研究。畜禽粪污的污染防控，已

经从有机污染防控（强调有机物去除、转化和腐熟），

减少黑臭和施肥烧苗等现象，无机污染防控（重金属、

氮、磷等），解决重金属在植物中的富集和面源污染问

题，发展到了生物污染防控，因此，结合碳达峰/碳中

和的需求，在资源化利用和达标处理的前提下，加强

DBAs的控制，开发有机污染、无机污染和生物污染的

协同控制技术势在必行。
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