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摘要： 为探究畜禽养殖场环境中抗生素抗性基因 （ＡＲＧｓ） 的研究现状、 热点及趋势， 本研究以中国知网、 维普、 万方和 Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 数据库

为数据源， 利用文献计量软件 ＣｉｔｅＳｐａｃｅ 和 ＶＯＳｖｉｅｗｅｒ 对 ２００３—２０２３ 年该领域的发文量、 国家及发文机构、 作者、 期刊和关键词进行可视化分析。
结果： 该领域发文量总体呈现上升的趋势， 英文文献发文量和增长速度显著高于中文文献； 中国在发文量和国家 ／ 机构间影响力方面占据重要地

位， 发表论文数量最多的期刊是 ＦＲＯＮＴＩＥＲＳ ＩＮ ＭＩＣＲＯＢＩＯＬＯＧＹ； “禽畜粪便”、 “处理工艺”、 “重金属”、 “肠道微生物群落” 和 “地下水” 等

是目前的研究热点关键词， 该领域研究逐渐转向更宏观的视角和更先进的检测技术。 未来的研究应重点集中在前沿检测技术的应用和防止 ＡＲＧｓ
从畜牧养殖业到人群中进一步扩散， 影响临床抗生素治疗的有效性。
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准抗生素用于畜禽养殖以来［１］， 兽用抗生素使用已

有 ６０ 余年历史， 养殖业常将抗生素作为饲料添加剂
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学方面的研究， Ｅ－ｍａｉｌ： ｚｗｙ０４１９＠ １２６􀆰 ｃｏｍ。

以提高畜禽生长速度、 预防和治疗畜禽疾病。 抗生素

进入到畜禽体内后， 有 ３０％～９０％的抗生素会通过动

物的排泄物进入到环境中［２］， 通过长期的积累与环

境选择性压力的诱导， 养殖场环境中会产生大量抗生

素抗性基因 （ＡＲＧｓ）， 导致畜禽养殖场成为 ＡＲＧｓ 及

其宿主菌的热点场所。 ＡＲＧｓ 主要是通过质粒、 整合

子、 转座子等可移动遗传元件 （ＭＧＥｓ） 在各种环境

介质中进行迁移和转化［３］。 ＭＧＥｓ 可能会促进 ＡＲＧｓ
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向包括人类病原体在内的其他细菌水平转移， 加剧抗

生素耐药性问题［４］。 ２０１９ 年超过 １２０ 万人死于抗生

素耐药性感染， 高于艾滋病 （ＡＩＤＳ） 或疟疾造成的

死亡［５］。 抗生素耐药性也被世界卫生组织 （ＷＨＯ）
列为 ２１ 世纪影响人类健康的严重风险之一。

文献计量学分析软件和数据可视化技术已广泛应

用于目标研究领域的定性分析， 为研究方向的影响力

提供实质性证据［６］。 本文旨在运用文献计量学方法，
对畜禽养殖场 ＡＲＧｓ 领域 ２００３—２０２３ 年的中英文文

献进行综述， 从发文量、 国家及发文机构、 作者、 期

刊、 关键词等方面进行综合分析， 以期了解当前研究

中重点关注的领域， 并确定未来研究方向。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 数据来源

中文文献以中国知网、 万方和维普数据库为数据

来源， 主题词为 “养殖场 ＯＲ 畜禽 ＯＲ 畜牧” 和 “抗
生素 抗 性 基 因 ＯＲ ＡＲＧｓ”； 英 文 文 献 以 Ｗｅｂ ｏｆ
Ｓｃｉｅｎｃｅ （ＷＯＳ） 核心合集为数据来源， 检索词为

“ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎ∗ ｇｅｎｅ∗” 和 “Ｐｉｇ ｆａｒｍｓ ＯＲ Ｄａｉｒｙ
ｆａｒｍｓ ＯＲ Ｃａｔｔｌｅ ｆａｒｍｓ ＯＲ Ｃｈｉｃｋｅｎ ｆａｒｍｓ ＯＲ Ｄｕｃｋ ｆａｒｍｓ
ＯＲ Ａｎｉｍａｌ ｆａｒｍｓ ＯＲ Ｌｉｖｅｓｔｏｃｋ”。 中英文检索文献类

型均为期刊， 检索时限为 ２００３ 年 １ 月 １ 日至 ２０２３ 年

１２ 月 ３１ 日， 两位研究者独立筛选文献， 剔除重复、
会议、 通知、 新闻、 咨询及与不相关文献， 意见分歧

交由第三位裁定。 筛选后， 共得到中文文献 １０８ 篇，
英文文献 ３ ６４２ 篇。
１􀆰 ２　 研究方法

经过筛选保留的文献， 中文文献以 “Ｒｅｆｗｏｒｋｓ”
格式导出， 英文文献以 “全记录与引用的参考文献”
的格式导出， 分别通过 ＣｉｔｅＳｐａｃｅ、 ＶＯＳｖｉｅｗｅｒ 对中英

文文献的发文量、 国家、 机构、 作者、 期刊和关键词

等进行聚类分析并绘制图谱， 通过 ＡｒｃＧＩＳ １０􀆰 ６ 软件

对世界该领域发文量进行可视化。

２　 结果

２􀆰 １　 发文量及发文趋势分析

图 １ 显示畜禽养殖场抗生素抗性基因的中文和英

文文献分别首见于 ２００７ 和 ２００３ 年， 中文文献发文最

多的年份是 ２０２１ 年和 ２０２３ 年 （１５ 篇）， 英文文献为

２０２０ 年 （５５３ 篇）。 在中文数据库中， ２００７—２０１５ 年

年均发文量较低， 均在 ５ 篇以内， ２０１６—２０２３ 年年

均发文量增加至 １１ 篇。 在 ＷＯＳ 的核心数据集中， 发

文趋势可分为 ３ 个阶段： ２００３—２００９ 年为起步期，
年均发文量为 ３４􀆰 ３ 篇； ２０１０—２０１７ 为逐步发展期，
年均发文量为 １２１􀆰 ４ 篇； ２０１８—２０２３ 为快速增长期，
年均发文量为 ４０５􀆰 ２ 篇， 发文量呈指数式增长， 研究

方向趋于多样化。 总体而言， 在 ２００３—２０２３ 年间，
英文文献的年均发文量显著高于中文文献。

图 １　 畜禽养殖场 ＡＲＧｓ 研究领域中文 （Ａ）、 英文 （Ｂ） 文献发文趋势

２􀆰 ２　 国家及发文机构分析

本次研究中畜禽养殖场 ＡＲＧｓ 领域的英文文献来

源于 １２２ 个 国 家。 中 国 发 文 量 最 多， 为 ９５６ 篇

（２６􀆰 ２５％）， 其次是美国和英国， 分别发表了 ６５２ 篇

（１７􀆰 ９０％） 和 ２７５ 篇 （７􀆰 ５５％）， 相较于中国而言差

距较大。 对国家进行合作网络分析， 发现美国处于合

作网络的中心 （ ｃｅｎｔｒａｌｉｔｙ ＝ ０􀆰 ３２）， 这意味着美国与

许多国家有合作关系， 为该领域中影响力最大的国

家， 其次是德国 （ ｃｅｎｔｒａｌｉｔｙ ＝ ０􀆰 １６）。 进一步对发文

机构进行分析， 表明共有 １６６ 家机构参与了畜禽养殖

场 ＡＲＧｓ 的研究 （图 ２）， 其中农业农村部环境保护

科研监测所和中国科学院大学各发表 ７ 篇， 其余机构

发文量均在 １～ ３ 篇。 机构间主要围绕中国科学院大

学、 农业农村部环境保护科研监测所和华南农业大学

动物科学学院展开合作， 其在机构合作网络中具有关

键作用， 推动了研究领域内的合作和创新。 对英文文

献进行分析显示共 ５３２ 家机构参与了 ＡＲＧｓ 的研究，
排名前 １０ 的研究机构共发表了 ８２４ 篇文献 （表 １），
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中国科学院以 １３６ 篇论文排名第一， 其次是美国农业

部 （１０９ 篇） 和埃及知识库 （１０３ 篇）。 中国科学院

与中国科学院大学、 加拿大公共卫生局与圭尔夫大学

之间的合作最紧密。 值得注意的是， 发文数量排名前

１０ 的机构中有 ６ 所来自中国， 共发文 ５０５ 篇， 占前

１０ 所机构的 ６１􀆰 ２９％， 说明中国在国际畜禽养殖场

ＡＲＧｓ 研究领域有较高地位。

图 ２　 畜禽养殖场 ＡＲＧｓ 研究领域中文 （Ａ）、 英文 （Ｂ） 文献从属机构网络

表 １　 发文量前 １０ 的国家和机构

排名 国家 发文量 中心中介性 排名 机构 发文量 中心中介性

１ 中国 ９８４ ０􀆰 ０６ １ 中国科学院 １３６ ０􀆰 １１

２ 美国 ６５２ ０􀆰 ３２ ２ 美国农业部 １０９ ０􀆰 ０７

３ 英国 ２７５ ０􀆰 １２ ３ 埃及知识库 １０３ ０􀆰 １２

４ 德国 ２５３ ０􀆰 １６ ４ 中国农业农村部 １０１ ０􀆰 ０４

５ 加拿大 １７９ ０􀆰 ０６ ５ 华南农业大学 ８０ ０􀆰 ０３

６ 西班牙 １６８ ０􀆰 ０７ ６ 中国农业科学院 ６６ ０􀆰 ０４

７ 意大利 １４２ ０􀆰 ０８ ７ 中国农业大学 ６３ ０􀆰 ０６

８ 韩国 １２１ ０􀆰 ０１ ８ 中国科学院大学 ５９ ０􀆰 ０２

９ 法国 １２０ ０􀆰 １０ ９ 柏林自由大学 ５７ ０􀆰 ０６

１０ 巴西 １１９ ０􀆰 ０２ １０ 比利时根特大学 ５０ ０􀆰 ０５

　 　 　 　 注： “发文量” 包含国家 ／ 机构之间合作发表的论文。

２􀆰 ３　 作者及期刊分析

２􀆰 ３􀆰 １　 作者合作网络分析

对畜禽养殖场 ＡＲＧｓ 领域发文作者进行合作网络

分析， 显示全世界范围内共有 １８ ４１５ 位学者参与了

该领域研究 （图 ３）， 沈建忠和汪洋、 Ｅｈｒｉｃｈｔ Ｒａｌｆ 和
Ｍｏｎｅｃｋｅ Ｓｔｅｆａｎ 的合作最紧密。 表 ２ 总结了该领域发

文量前 １２ 的学者的初始发表文献时间和 Ｈ 指数， 以

便对该领域的高影响力学者有更全面的了解。 发文量

前 １２ 的学者中有 ５ 位来自中国， ４ 位来自德国， 西

班牙、 法国、 葡萄牙各 １ 位。 Ｔｏｒｒｅｓ Ｃａｒｍｅｎ 发文量位

居第一， 为 ２３ 篇， 其次是汪洋 （ １８ 篇） 和 Ｔｏｐｐ
Ｅｄｗａｒｄ （１５ 篇）， 其余学者发文量在 １０ ～ １４ 篇之间。
Ｈ 指数能够反映出作者综合影响力， 根据 Ｈ 指数来

看， 沈 建 忠 （ ６５ ）、 Ｔｏｒｒｅｓ Ｃａｒｍｅｎ （ ６３ ）、 汪 洋

（５７）、 Ｔｏｐｐ Ｅｄｗａｒｄ （５７） 影响力和贡献最大， 其中

Ｔｏｐｐ Ｅｄｗａｒｄ 最早在畜禽养殖场 ＡＲＧｓ 领域进行研究。

图 ３　 畜禽养殖场 ＡＲＧｓ 研究领域论文作者合作网络
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表 ２　 发文量前 １２ 的作者

排名 作者 发文量 国家 Ｈ 指数
初始发表

文章年份

１ Ｔｏｒｒｅｓ Ｃａｒｍｅｎ ２３ 西班牙 ６３ ２０１０

２ Ｗａｎｇ Ｙａｎｇ １８ 中国 ５７ ２０１１

３ Ｔｏｐｐ Ｅｄｗａｒｄ １５ 法国 ５７ ２００７

４ Ｒｏｅｓｌｅｒ Ｕｗｅ １４ 德国 １９ ２０１７

５ Ｉｇｒｅｊａｓ Ｇｉｌｂｅｒｔｏ １３ 葡萄牙 ３２ ２０２１

６ Ｚｈａｎｇ Ｋｅｑｉａｎｇ １３ 中国 ２５ ２０２０

７ Ｓｕｎ Ｊｉａｎ １３ 中国 １９ ２０１０

８ Ｈｏｔｚｅｌ Ｈｅｌｍｕｔ １２ 德国 ３７ ２０１５

９ Ｅｈｒｉｃｈｔ Ｒａｌｆ １１ 德国 ４０ ２０１５

１０ Ｓｈｅｎ Ｊｉａｎｚｈｏｎｇ １０ 中国 ６５ ２０２０

１１ Ｍｏｎｅｃｋｅ Ｓｔｅｆａｎ １０ 德国 ４１ ２０１５

１２ Ｌｉａｏ Ｘｉｎｄｉ １０ 中国 ２８ ２０１２

２􀆰 ３􀆰 ２　 期刊发文量分析

图 ４ 构建关于畜禽养殖场抗生素抗性基因英文文

献期刊的双重地图重叠， 从宏观上展示了知识前沿和

知识基础的关系。 左侧为施引期刊集合， 右侧为被引

期刊集合， 标签代表期刊涵盖的学科。 图中共显示了

４ 条期刊学科知识的路径， 分别为： 动物 ／兽医科学

和分子生物学 ／遗传学 （Ｚ ＝ ７􀆰 ２）， 动物 ／兽医科学和

环境毒理学 ／营养学 （Ｚ ＝ ４􀆰 ３）， 动物 ／兽医科学和兽

医 ／寄生虫学 （Ｚ ＝ ２􀆰 ４）， 分子生物学 ／免疫学和分子

生物学 ／遗传学 （Ｚ ＝ ２􀆰 ４）。 Ｚ 值为被引文献引用频

率的标准化， 由 Ｚ 值可知， 分子生物学 ／遗传学对动

物 ／兽医科学的文献支撑作用最大。 这 ４ 条路径中的

３ 条路径为融合模式， 动物与兽医科学同时引用了分

子生物学 ／遗传学、 环境毒理学 ／营养学和兽医动物寄

生虫学 ３ 个学科期刊的文献， 提示畜禽养殖场 ＡＲＧｓ
领域可能为这 ３ 个学科的交叉学科。 被引文献的影响

范围 （图中圆圈的数量和大小） 显示被引文献主要

集中在计算机科学 ／信息系统学科和环境毒理学。

图 ４　 畜禽养殖场 ＡＲＧｓ 研究领域英文文献的期刊双图叠加

　 　 将检索到的中英文文献根据来源出版物进行检索

分析， 论文发文量前 １０ 名的出版物累计发文 １ ０３４
篇， 占比 ２８􀆰 ４％。 发文量前 １０ 名的出版物的出版地

集中在瑞士 （ ４０％）、 美国 （ ３０％）、 荷兰 （ ２０％）
和英国 （１０％） ４ 个国家。 根据 ２０２３ 年 ＪＣＲ 分区，
发文量前 １０ 名的出版物有 ７ 个 ＪＣＲ 分区在 Ｑ２， 各有

一个出版物在 Ｑ１、 Ｑ３、 Ｑ４。 根据 ２０２３ 年影响因子

数据， 发文量前 １０ 名的来源出版物的影响因子范围

在 ２􀆰 ６ ～ ９􀆰 ８。 影响因子最高的期刊为 ＳＣＩＥＮＣＥ ＯＦ
ＴＨＥ ＴＯＴＡＬ ＥＮＶＩＲＯＮＭＥＮＴ， 其影响因子为 ９􀆰 ８， 发

文量为 １４４ 篇， 占总发文量的 ４􀆰 ０％。 发文量最高的

期刊为 ＦＲＯＮＴＩＥＲＳ ＩＮ ＭＩＣＲＯＢＩＯＬＯＧＹ， 其影响因子

为 ５􀆰 ２， 发文量为 １９２ 篇， 占总发文量的 ５􀆰 ３％ （表
３）。

表 ３　 发文量前 １０ 的期刊

排名 期刊
发文
量

出版
国家

ＪＣＲ
分区

影响
因子

１ ＦＲＯＮＴＩＥＲＳ ＩＮ ＭＩＣＲＯＢＩＯＬＯＧＹ １９２ 瑞士 Ｑ２ ５􀆰 ２

２ ＳＣＩＥＮＣＥ ＯＦ ＴＨＥ ＴＯＴＡＬ ＥＮＶＩ⁃
ＲＯＮＭＥＮＴ １４４ 荷兰 Ｑ１ ９􀆰 ８

３ ＡＮＴＩＢＩＯＴＩＣＳ－ＢＡＳＥＬ １４３ 瑞士 Ｑ２ ４􀆰 ８

４ ＰＬＯＳ ＯＮＥ １０１ 美国 Ｑ３ ３􀆰 ７

５ ＡＰＰＬＩＥＤ ＡＮＤ ＥＮＶＩＲＯＮＭＥＮＴＡＬ
ＭＩＣＲＯＢＩＯＬＯＧＹ ９５ 美国 Ｑ２ ４􀆰 ４

６ ＡＮＩＭＡＬＳ ８７ 瑞士 Ｑ２ ３􀆰 ０

７ ＭＩＣＲＯＯＲＧＡＮＩＳＭＳ ７９ 瑞士 Ｑ２ ４􀆰 ５

８ ＶＥＴＥＲＩＮＡＲＹ ＭＩＣＲＯＢＩＯＬＯＧＹ ６６ 荷兰 Ｑ２ ３􀆰 ３

９ ＥＮＶＩＲＯＮＭＥＮＴＡＬ ＰＯＬＬＵＴＩＯＮ ６５ 英国 Ｑ２ ８􀆰 ９

１０ ＭＩＣＲＯＢＩＡＬ ＤＲＵＧ ＲＥＳＩＳＴＡＮＣＥ ６２ 美国 Ｑ４ ２􀆰 ６

　 　 注： ＪＣＲ 分区参照 ２０２３ 年， 影响因子参照 ２０２３ 年。
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２􀆰 ４　 关键词分析

利用 ＣｉｔｅＳｐａｃｅ 软件进行关键词聚类分析发现我

国畜禽养殖场 ＡＲＧｓ 研究领域中英文文献可以分为 ６
个聚类和 ７ 个聚类 （图 ５）。 图 ５Ａ 中 Ｑ ＝ ０􀆰 ６３４ ９、 Ｓ
＝ ０􀆰 ９０７ ６， 图 ５Ｂ 中 Ｑ ＝ ０􀆰 ３５２、 Ｓ ＝ ０􀆰 ７１３ ７， 说明划

分的网络结构显著， 聚类高效， 结果可信。 中文聚类

标签依次为抗性基因、 耐药基因、 畜禽粪便、 处理工

艺、 重 金 属 和 土 壤； 英 文 聚 类 标 签 则 主 要 有

Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ、 ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ、 Ｓｔａｐｈｙｌｏ⁃
ｃｏｃｃｕｓ ａｕｒｅｕｓ、 ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ、 Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ ｆａｅｃａｌｉｓ、
ｇｒｏｕｎｄ ｗａｔｅｒ、 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ 等。

主要聚类标签下代表性关键词如表 ４ 所示。 中文

文献中出现频率前 ３ 的关键词依次为抗生素、 畜禽粪

便、 抗性基因。 英文文献中被引用次数最多的关键词

为 “ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ”， 年均引用率为 ８５􀆰 ９，
其次是 “Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ” 和 “ａｎｉｍａｌｓ”。 大肠杆菌是

临床细菌感染性疾病中最重要的致病菌， 主要耐药机

制为产生的超广谱－β 内酰胺酶 （ＥＳＢＬｓ） 对抗生素

的水解作用。 ＥＳＢＬｓ 的主要流行类型分别为 ＴＥＭ、
ＳＨＶ 和 ＣＴＸ－Ｍ， 与关键词超广谱 β－内酰胺酶耐药基

因的 ｂｌａＣＴＸ－Ｍ高频出现相吻合。 近五年新出现的频率

较高的关键词有 “ａｎｉｍａｌｓ”、 “ｒｅｓｉｓｔｏｍｅ” （２０１８ 年）
和 “ｈｅａｖｙ ｍｅｔａｌｓ” （２０１９ 年）。 此外重金属污染也是

近些年畜禽养殖场 ＡＲＧｓ 领域的研究热点。

图 ５　 ２００３—２０２３ 年畜禽养殖场 ＡＲＧｓ 领域中文 （Ａ） 英文 （Ｂ） 关键词聚类

表 ４　 ２００３—２０２３ 年畜禽养殖场 ＡＲＧｓ 研究领域主要聚类标签特征

文种 聚类 ＩＤ 聚类标签 代表性关键词

中文

＃０ 抗性基因 抗生素、 人工湿地、 养殖场

＃１ 耐药基因 传播途径、 禽畜、 迁移规律

＃２ 畜禽粪便 生物转化、 堆肥、 厌氧消化

＃３ 处理工艺 残留、 次生风险因子、 相对丰度

＃４ 重金属 磁珠杂交、 粪便大肠菌群、 混合流域

＃５ 土壤 四环素类抗性基因、 四环素、 养殖期

英文

＃０ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ， Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ ａｕｒｅｕｓ， ＥＳＢＬｓ

＃１ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ， ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

＃２ Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ ａｕｒｅｕｓ ｍｅｔｈｉｃｉｌｌｉｎ－ｒｅｓｉｓｔａｎｔ Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ ａｕｒｅｕｓ， ｂｏｖｉｎｅ ｍａｓｔｉｔｉｓ

＃３ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓ， Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｐｅｒｆｒｉｎｇｅｎｓ

＃４ Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ ｆａｅｃａｌｉｓ ｏｎｅ ｈｅａｌｔｈ， Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ ｆａｅｃｉｕｍ， ｆｌｏｒｆｅｎｉｃｏｌ

＃５ ｇｒｏｕｎｄ ｗａｔｅｒ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， ｗａｔｅｒ－ｑｕａｌｉｔｙ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ， ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ

＃６ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ Ｔｒｕｅｐｅｒｅｌｌａ ｐｙｏｇｅｎｅｓ， ｖｉｒｕｌｅｎｃｅ ｆａｃｔｏｒ， ｃｏｎｔａｃｔ－ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｋｉｌｌｉｎｇ

２􀆰 ５　 关键词突现分析

关键词突现是指在短时间内发表文章中出现频次

极高的关键词， 利用突现词对畜禽养殖场 ＡＲＧｓ 研究

领域的未来发展趋势进行分析和预测。 ２００３—２０２３
年中英文数据库关键词突现性分析显示， 中文文献中

２０１１—２０１７ 年的 “抗性基因” 强度最高。 ２０１５—
２０１６ 年， 重金属和人工湿地曾是热点话题， ２０２０ 年

之后研究方向逐渐向畜禽粪污领域转移。 英文文献

中， ２００８—２０１５ 年的 “ｈｕｍａｎｓ” 强度最高， 早期研

究主要是对畜禽养殖场耐药菌和环境介质中 ＡＲＧｓ 进
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行研究， 如 “ｐｏｕｌｔｒｙ”、 “ ｆａｅｃｉｕｍ” 和 “ ｊｅｊｕｎｉ”； 中期

较关注更多种类的养殖动物和养殖场中的 ＡＲＧｓ 对人

类的影响， 如 “ｄｒｕｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ”、 “ｈｕｍａｎｓ” 和 “ｃａｔ⁃
ｔｌｅ”； 相比之下最新的研究转向更宏观的 “ ｏｎｅ
ｈｅａｌｔｈ” 视角和 “ｗｈｏｌｅ －ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ” 等更先

进的检测技术 （图 ６， ７）。 图 ６　 ２００３—２０２３ 年畜禽养殖场 ＡＲＧｓ 领域中文前 ５ 突现词

图 ７　 ２００３—２０２３ 年畜禽养殖场 ＡＲＧｓ 领域英文前 ２５ 突现词

３　 讨论

３􀆰 １　 畜禽养殖场抗生素抗性基因领域的研究现状

分析

　 　 ２００６ 年， Ｐｒｕｄｅｎ 等［７］ 提出将 ＡＲＧｓ 作为一种新

型环境污染物， 之后越来越多的研究者开始涉足这一

研究专题， 不断拓展和深化对 ＡＲＧｓ 在养殖环境中的

传播机制及其对公共卫生安全影响的认识。 由于

２００６ 年欧盟实施了全面禁止在动物饲料中添加抗生

素作为促生长剂的政策［８］， 中国作为 ２００８ 年奥运会

举办国在食品安全方面受到了国际奥委会 （ＩＯＣ） 的

严格标准要求， 国内开始重视养殖场中抗生素滥用的

问题， 中文数据库在 ２００７ 年首次发表该领域文章，
主要研究常用的饲用抗生素及其抗性机理［９］。 ２０１６
年中国 １４ 部委联合发布了 《遏制细菌耐药国家行动

计划 （２０１６—２０２０ 年） 》 ［１０］， 开始从国家层面多领

域遏制细菌耐药， 当年中文数据库发文量迅速增加，
２０１６—２０２３ 年年发文量总体呈上升趋势。 英文相关

领域的文献发表量显著高于中文文献量。 ２０１０ 年印

度新德里报道 “超级细菌” 事件［１１］， ２０１１ 年美国食

品和药物管理局 （ＦＤＡ） 指出， 美国每年在动物生产

上消耗的抗生素占抗生素消耗总数的一半以上［１２］，
同年 ＷＨＯ 发出遏制抗生素耐药性的呼吁。 这与畜禽

养殖场 ＡＲＧ 领域的发展基本吻合。
３􀆰 ２　 畜禽养殖场抗生素抗性基因领域研究热点与趋

势分析

　 　 近年来的研究表明， 抗生素抗性基因在养殖业中

的传播已成为公共卫生的一大隐患。 随着全球化进程

不断推进， 人、 动物、 自然环境三者呈现动态变化的

关系。 ２００７ 年美国兽医学会 （ ＡＶＭＡ） 首次提出

“ｏｎｅ ｈｅａｌｔｈ” 理念［１３］， ２０１０ 年该理念在全球广泛传

播， 但我国对于该理念的研究仍处于起步阶段。 由于
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人类、 动物和自然环境之间复杂的相互作用， 畜禽养

殖场中的 ＡＲＧｓ 可能会随着被养殖废水污染的人类生

活用水和粪肥施用的农作物直接或间接地进入人

体［１４］， 从而对公共健康构成潜在威胁。 抗生素残留

会导致人体内耐药性水平增加， 进而加大临床救治难

度， 加剧人畜共患病的传播风险［１５］。 ＡＲＧｓ 污染的重

点区域主要有畜禽养殖废弃物和畜禽养殖场附近的土

壤。 通过施肥、 废水排放或再生水灌溉等途径， 抗生

素及 ＡＲＧｓ 残留被释放到土壤环境中［１６］， 导致土壤

性质的改变和环境的严重污染。 据相关统计， 欧盟

２７ 个成员国的畜禽粪便年产量约为 １４ 亿吨， 美国每

年产生的畜禽粪便超过了 １０ 亿吨［１７］， 而中国的的年

排放量更是位居世界前列， ２０１０ 年的畜禽粪便年排

放量达到 ３２ 亿吨［１８］。 中国作为世界上重要的畜牧业

国家之一， 同时也是抗生素生产和使用大国， 每年用

于养殖业的抗生素占全国总产量的 ４６􀆰 １％［１９］， ＡＲＧｓ
的危机在中国尤为严重［２０］。 鉴于此， 深入了解畜禽

粪便中抗生素污染特征对于有效应对 ＡＲＧｓ 污染具有

重要意义。
邹威等［２１］通过分析华北地区猪场和鸡场粪便发

现， ｔｅｔＨ、 ｔｅｔＭ、 ｔｅｔＯ、 ｔｅｔＷ、 ｓｕｌ１、 ｓｕｌ２、 ｅｒｍＣ 和

ｅｒｍＢ 在所有样本中普遍存在。 不同规模的养猪场粪

便 ＡＲＧｓ 污染程度并不一致， 中型养猪场的污染程度

最高， 其次是大型养猪场， 而小型养猪场则相对较

低。 不同规模养鸡场粪便中 ＡＲＧｓ 相对丰度并无显著

差异。 但研究指出， 鸡粪中磺胺类 ＡＲＧｓ 和大环内酯

类 ＡＲＧｓ 丰度高于猪粪［２２］。 这可能是由于养殖鸡对

于抗生素的依赖性比猪和牛的更大。 对牛 ＡＲＧｓ 的研

究则主要集中在牛奶和牛乳腺炎。 奶牛乳腺炎是奶牛

养殖业中常见的多发性疾病， 其中高频关键词金黄色

葡萄球菌是最主要的病原菌之一［２３］。 此外， 近年来，
在水产养殖水环境中也频繁检出抗生素， 主要包括磺

胺类、 四环素类以及氟喹诺酮类药物。 综合 （鱼鸭 ／
蛋鸭） 养殖场的移动黏菌素抗性基因 ｍｃｒ 变异株和替

加环素抗性基因 ｔｅｔ （Ｘ） 变异株的总相对丰度均高于

单一养殖场［２４］。 王晓凡等［２５］ 研究虾蟹混养池塘发现

养殖水环境中抗性基因在养殖早期阶段主要为磷酸乙

醇胺转移酶 （ＭＣＲ）， 中后期为 β－内酰胺酶。 多黏

菌素在畜牧业中曾被广泛用作生长促进剂， 在 ２０ 世

纪 ７０ 年代因其对动物产生肾毒性和神经毒性而被弃

用。 但由于多重耐药革兰阴性菌的流行和新型抗生素

的缺乏， 多黏菌素成为了治疗多重耐药革兰阴性菌感

染的最后一道防线［２６］。 Ｘｕ 等［２７］ 的研究表明从鸡、
屠宰场工人和附近居民样本中分离的菌株中均检测到

多黏菌素耐药基因 ｍｃｒ－ １０ 基因， 具有临床威胁的

ＳＴ１１ 肺炎克雷伯菌分离株共存 ｍｃｒ－１０ 和 ｍｃｒ－８ 基

因。 对 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中的细菌基因组进行筛选发

现 ｍｃｒ－１０ 在世界各地和各种来源 （包括人类、 环境

和动物） 中零星分布， 这对世界范围内临床上多黏

菌素使用提出了巨大挑战， 凸显了抗生素管理和微生

物耐药防控的重要性。
当前， 常见的 ＡＲＧｓ 检测方法主要有聚合酶链反

应 （ＰＣＲ）、 宏基因组、 全基因组测序、 元转录组、
基因组测序、 Ｇｅｏ Ｃｈｉｐ、 转录组 ７ 种方法。 相关高频

词主要有 ＰＣＲ、 药物敏感性试验和凝胶电泳法， 基

于 ＰＣＲ 的方法是最广泛使用的技术， 近些年宏基因

组和全基因组测序方法也得到了应用。 Ｑｉａｎ 等［２８］ 在

对陕西省 １２ 家猪、 牛和鸡养殖场粪便中 １０９ 种 ＡＲＧｓ
检测后， 发现共有 ３９ 种 ＡＲＧｓ 在所有样品均有检出，
其中氨基糖苷类、 链霉素和四环素类 ＡＲＧｓ 为优势基

因； 黄福义等［２９］通过高通量荧光定量 ＰＣＲ 对比分析

猪粪有机肥对水稻土耐药性细菌和 ＡＲＧｓ 分布发现，
使用猪粪有机肥的水稻土中 ＡＲＧｓ 的丰度显著增加。

面对全球抗生素耐药性带来的公共卫生挑战，
《２０２２—２０２５ 年中国遏制微生物耐药行动计划》 从国

家战略层面明确提出全方位、 深层次地监管养殖场环

境中的耐药问题［３０］， 强调规范兽药使用行为、 严格

限制抗生素的不当使用。 构建一套追踪动物重点病原

体、 人畜共生和相关共生分离菌中携带 ＡＲＧｓ 的监测

体系至关重要， 在此基础上， 积极推动科研创新， 发

展更为精确高效的抗性基因检测技术与方法， 确保在

养殖生产的各个环节有效消除 ＡＲＧｓ， 最大限度地阻

断或减轻 ＡＲＧｓ 的传播风险。

４　 结论

本研究对 ２００３—２０２３ 年有关畜禽养殖场中 ＡＲＧｓ
的中英文文献进行文献计量学分析， 揭示了该研究领

域的动态发展趋势和核心贡献者， 为国内该领域的研

究提供一定的参考依据。 畜禽养殖场 ＡＲＧｓ 研究领域

的全球发文量呈现稳步上升趋势， 尤其是中国、 美

国、 英国和德国。 中国农业大学的沈建忠、 汪洋等学

者以及 ＦＲＯＮＴＩＥＲＳ ＩＮ ＭＩＣＲＯＢＩＯＬＯＧＹ 期刊在推进

该领域研究方面作出了突出贡献。 研究热点主要集中

在畜禽养殖场 ＡＲＧｓ 的污染调查、 特征分析、 传播机

制等关键领域。 本研究不仅提供了一份关于畜禽养殖

场 ＡＲＧｓ 研究的全景图， 还通过揭示该领域的研究趋

势和前沿话题， 指明了未来研究的方向。 未来应运用

宏基因组、 全基因组等高通量测序技术， 深入探讨大

健康环境下人、 动物、 植物之间的 ＡＲＧｓ 的传播和转

移机制， 此外还应密切监测目前的 ＡＲＧ 型别以及亚

型的发展， 防止 ＡＲＧｓ 从畜牧养殖业到人群中进一步

扩散， 从而潜在威胁临床抗生素治疗的有效性。

·３６·畜牧与兽医　 ２０２４ 年　 第 ５６ 卷　 第 １２ 期



参考文献：

［１］ 　 ＣＨＥＮ Ｊ， ＷＡＮＧ Ｐ， ＬＩＵ Ｃ， ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｆｅｅｄ ａｄｄｉｔｉｖｅ
ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ａｎｄ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｏｆ ｂｒｏｉｌｅｒｓ ［ Ｊ］ ．
Ｐｏｕｌｔ Ｓｃｉ， ２０２３， １０２ （１）： １０２３０２．

［２］ 　 ＳＡＲＭＡＨ Ａ Ｋ， ＭＥＹＥＲ Ｍ Ｔ， ＢＯＸＡＬＬ Ａ Ｂ． Ａ ｇｌｏｂａｌ ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅ
ｏｎ ｔｈｅ ｕｓｅ， ｓａｌｅｓ， ｅｘｐｏｓｕｒｅ ｐａｔｈｗａｙｓ， ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ， ｆａｔｅ ａｎｄ ｅｆｆｅｃｔｓ
ｏｆ ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ （ ＶＡｓ） ｉｎ ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ［ Ｊ］ ． Ｃｈｅｍｏ⁃
ｓｐｈｅｒｅ， ２００６， ６５ （５）： ７２５－７５９．

［３］ 　 ＢＬＡＩＲ Ｊ Ｍ， ＷＥＢＢＥＲ Ｍ Ａ， ＢＡＹＬＡＹ Ａ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍｅｃｈ⁃
ａｎｉｓｍｓ ｏｆ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ［ Ｊ］ ． Ｎａｔ Ｒｅｖ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ， ２０１５， １３
（１）： ４２－５１．

［４］ 　 ＭＡ Ｌ， ＬＩ Ａ Ｄ， ＹＩＮ Ｘ Ｌ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅ ｏｆ ｉｎｔｅｇｒｏｎｓ ａｓ ｔｈｅ
ｃａｒｒｉｅｒ ｏｆ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｎａｔｕｒａｌ ａｎｄ ｍａｎ－ｍａｄｅ ｅｎｖｉ⁃
ｒｏｎｍｅｎｔｓ ［Ｊ］ ． Ｅｎｖｉｒｏｎｌ Ｓｃｉ Ｔｅｃｈｎｏｌ， ２０１７， ５１ （１０）： ５７２１－５７２８．

［５］ 　 Ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ Ｃｏｌｌａｂｏｒａｔｏｒｓ． Ｇｌｏｂａｌ ｂｕｒｄｅｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ２０１９： ａ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ［Ｊ］ ． Ｌａｎｃｅｔ，
２０２２， ３９９ （１０３２５）： ６２９－６５５．

［６］ 　 ＺＨＥＮＧ Ｑ， ＸＵ Ｊ， ＧＡＯ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｐａｓｔ， ｐｒｅｓｅｎｔ ａｎｄ ｆｕｔｕｒｅ ｏｆ ｌｉｖｉｎｇ
ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ｒｅｖｉｅｗ： ａ ｂｉｂｌｉｏｍｅｔｒｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ［ Ｊ ］ ． ＢＭＪ Ｇｌｏｂａｌ
Ｈｅａｌｔｈ， ２０２２， ７ （１０）： ｅ００９３７８．

［７］ 　 ＰＲＵＤＥＮ Ａ， ＰＥＩ Ｒ， ＳＴＯＲＴＥＢＯＯＭ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
ｇｅｎｅｓ ａｓ ｅｍｅｒｇｉｎｇ ｃｏｎｔａｍｉｎａｎｔｓ： ｓｔｕｄｉｅｓ ｉｎ ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｃｏｌｏｒａｄｏ ［ Ｊ］ ．
Ｅｎｖｉｒｏｎ Ｓｃｉ Ｔｅｃｈｎｏｌ， ２００６， ４０ （２３）： ７４４５－７４５０．

［８］ 　 郭林宇， 马苏， 郝利华， 等． 欧盟兽用抗菌药禁令相关立法进展

与应对建议 ［Ｊ］ 中国兽医杂志， ２０２２， ５８ （６）： １２７－１３０．
［９］ 　 刘兴海， 魏秀莲， 郑君杰． 畜禽产品中残留抗生素的危害及消除

方法 ［Ｊ］ 现代畜牧兽医， ２００７ （５）： ３５－３６．
［１０］ ＣＵＩ Ｄ， ＬＩＵ Ｘ， ＨＡＷＫＥＹ Ｐ， ｅｔ ａｌ． Ｕｓｅ ｏｆ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

ｔｏ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ： ａ ｐａｔｈ ｔｏ ｒｅｄｕｃｉｎｇ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
［Ｊ］ ． Ｊ Ｉｎｔ Ｍｅｄ Ｒｅｓ， ２０１７， ４５ （６）： １７６８－１７７８．

［１１］ ＣＨＩＨＡＲＡ Ｓ， ＯＫＵＺＵＭＩ Ｋ， ＹＡＭＡＭＯＴＯ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｆｉｒｓｔ ｃａｓｅ ｏｆ
ｎｅｗ ｄｅｌｈｉ ｍｅｔａｌｌｏ－ｂｅｔａ－ｌａｃｔａｍａｓｅ １－ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ ｉｎ⁃
ｆｅｃｔｉｏｎ ｉｎ Ｊａｐａｎ ［Ｊ］ ． Ｃｌｉｎ Ｉｎｆｅｃｔ Ｄｉｓ， ２０１１， ５２ （１）： １５３－１５４．

［１２］ 隋倩雯， 张俊亚， 魏源送， 等． 畜禽养殖过程抗生素使用与耐药

病原菌及其抗性基因赋存的研究进展 ［ Ｊ］ ． 生态毒理学报，
２０１５， １０ （５）： ２０－３４．

［１３］ ＤＥＳＴＯＵＭＩＥＵＸ－ＧＡＲＺÓＮ Ｄ， ＭＡＶＩＮＧＵＩ Ｐ， ＢＯＥＴＳＣＨ Ｇ， ｅｔ ａｌ．
Ｔｈｅ ｏｎｅ ｈｅａｌｔｈ ｃｏｎｃｅｐｔ： １０ ｙｅａｒｓ ｏｌｄ ａｎｄ ａ ｌｏｎｇ ｒｏａｄ ａｈｅａｄ ［ Ｊ］ ．
Ｆｒｏｎｔ Ｖｅｔ Ｓｃｉ， ２０１８， ５： １４．

［１４］ ＴÉＬＬＥＺ Ｇ， ＬＡＵＫＯＶÁ Ａ， ＬＡＴＯＲＲＥ Ｊ Ｄ， ｅｔ ａｌ． Ｆｏｏｄ－ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ
ａｎｉｍａｌｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｈｅａｌｔｈ ｉｎ ｒｅｌａｔｉｏｎ ｔｏ ｈｕｍａｎ ｈｅａｌｔｈ ［ Ｊ］ ． Ｍｉｃｒｏｂｌ
Ｅｃｏｌ Ｈｅａｌｔｈ Ｄｉｓ， ２０１５， ２６： ２５８７６．

［１５］ 楚维斌， 史彬林， 红雷， 等． 抗生素在畜禽生产中的应用·危害

及科学使用 ［Ｊ］ ． 安徽农业科学， ２０１５， ４３ （１９）： １２８－１３０．

［１６］ 张宁， 李淼， 刘翔． 土壤中抗生素抗性基因的分布及迁移转化

［Ｊ］ ． 中国环境科学， ２０１８， ３８ （７）： ２６０９－２６１７．
［１７］ ＫÖ ＮＩＮＧＥＲ Ｊ， ＬＵＧＡＴＯ Ｅ， ＰＡＮＡＧＯＳ Ｐ， ｅｔ ａｌ． Ｍａｎｕｒｅ ｍａｎａｇｅ⁃

ｍｅｎｔ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ： ｔｏｗａｒｄｓ ｍｏｒｅ ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ ｆｏｏｄ ｓｙｓｔｅｍｓ ｉｎ
ｔｈｅ ＥＵ ［Ｊ］ ． Ａｇｒｉｃ Ｓｙｓｔ， ２０２１， １９４： １－２４．

［１８］ ＺＨＡＯ Ｊ， ＣＨＥＮ Ｚ， ＣＨＥＮ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅ ａｎｄ ｄｉｓｓｅｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ
ｏｑｘＡＢ ｉｎ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ ｉｓｏｌａｔｅｓ ｆｒｏｍ ａｎｉｍａｌｓ， ｆａｒｍｗｏｒｋｅｒｓ， ａｎｄ
ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ［ Ｊ ］ ． Ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂ Ａｇｅｎｔｓ Ｃｈｅｍｏｔｈｅｒ， ２０１０， ５４
（１０）： ４２１９－４２２４．

［１９］ 徐永刚， 宇万太， 马强， 等． 环境中抗生素及其生态毒性效应研

究进展 ［Ｊ］ ． 生态毒理学报， ２０１５， １０ （３）： １１－２７．
［２０］ ＱＩＡＯ Ｍ， ＹＩＮＧ Ｇ Ｇ， ＳＩＮＧＥＲ Ａ Ｃ， ｅｔ ａｌ． Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅ⁃

ｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ａｎｄ ｉｔｓ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ［Ｊ］ ． Ｅｎｖｉｒｏｎ Ｉｎｔ， ２０１８， １１０：
１６０－１７２．

［２１］ 邹威， 金彩霞， 魏闪， 等． 华北地区不同规模畜禽养殖场粪便中

抗生素抗性基因污染特征 ［ Ｊ］ ． 农业环境科学学报， ２０２０， ３９
（１１）： ２６４０－２６５２．

［２２］ 赵晶， 毕春娟， 陈振楼， 等． 上海市崇明岛养殖场周边环境中氟

喹诺酮类抗生素的含量特征 ［Ｊ］ ． 生态与农村环境学报， ２０１７，
３３ （２）： １２０－１２６．

［２３］ ＢＥＨＥＲＡ Ｍ， ＰＡＲＭＡＮＡＮＤ， ＲＯＳＨＡＮ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｎｏｖｅｌ ａａｄＡ５ ａｎｄ
ｄｆｒＡ１７ ｖａｒｉａｎｔｓ ｏｆ ｃｌａｓｓ １ ｉｎｔｅｇｒｏｎ ｉｎ ｍｕｌｔｉｄｒｕｇ－ｒｅｓｉｓｔａｎｔ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ
ｃｏｌｉ ｃａｕｓｉｎｇ ｂｏｖｉｎｅ ｍａｓｔｉｔｉｓ ［ Ｊ］ ． Ａｐｐ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ， ２０２３，
１０７ （１）： ４３３－４４６．

［２４］ ＸＵ Ｃ， ＬＶ Ｚ， ＳＨＥＮ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ
ｉｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｒｅｓｉｓｔｏｍｅ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ａｎｄ ｍｏｎｏｃｕｌ⁃
ｔｕｒｅ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｆａｒｍｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ［ Ｊ ］ ． Ｅｎｖｉｒｏｎ Ｉｎｔ， ２０２０，
１４４： １０６００５．

［２５］ 王晓凡， 蔡月凤， 张宇， 等． 虾蟹混养池塘中微生物群落结构及

抗性基因 ［Ｊ］ ． 江苏海洋大学学报 （自然科学版）， ２０２３， ３２
（２）： ７－１８．

［２６］ ＷＡＮＧ Ｙ， ＬＵＯ Ｑ， ＸＩＡＯ Ｔ， ｅｔ ａｌ． Ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ｐｏｌｙｍｙｘｉｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
ｏｎ ｖｉｒｕｌｅｎｃｅ ａｎｄ ｆｉｔｎｅｓｓ ａｍｏｎｇ ｃｌｉｎｉｃａｌｌｙ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｇｒａｍ－ｎｅｇａｔｉｖｅ
ｂａｃｔｅｒｉａ ［Ｊ］ ． Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ， ２０２２， １３： １７８－１８５．

［２７］ ＸＵ Ｌ， ＷＡＮ Ｆ， ＦＵ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ ｏｆ ｃｏｌｉｓｔｉｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ
ｍｃｒ－１０ ｉｎ ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ ｉｓｏｌａｔｅｓ ｒｅｃｏｖｅｒｅｄ ｆｒｏｍ ｆｅｃａｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ
ｃｈｉｃｋｅｎｓ， ｓｌａｕｇｈｔｅｒｈｏｕｓｅ ｗｏｒｋｅｒｓ， ａｎｄ ａ ｎｅａｒｂｙ ｒｅｓｉｄｅｎｔ ［ Ｊ ］ ．
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ Ｓｐｅｃｔｒ， ２０２２， １０ （２）： ｅ００４１８２２．

［２８］ ＱＩＡＮ Ｘ， ＧＵ Ｊ， ＳＵＮ Ｗ， ｅｔ ａｌ． Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， ａｂｕｎｄａｎｃｅ， ａｎｄ ｐｅｒｓｉｓｔ⁃
ｅｎｃｅ ｏｆ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｖａｒｉｏｕｓ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ａｎｉｍａｌ ｍａｎｕｒｅ
ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｉｎｄｕｓｔｒｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇ ［ Ｊ］ ． Ｊ Ｈａｚａｒｄ Ｍａｔｅｒ， ２０１８， ３４４：
７１６－７２２．

［２９］ 黄福义， 李虎， 韦蓓， 等． 长期施用猪粪水稻土抗生素抗性基因

污染研究 ［Ｊ］ ． 环境科学， ２０１４， ３５ （１０）： ３８６９－３８７３．
［３０］ 钱璟， 吴哲元， 郭晓奎， 等． 耐药微生物和抗生素耐药基因与全

健康 ［Ｊ］ ． 微生物学通报， ２０２２， ４９ （１０）： ４４１２－４４２４．

·４６· Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ＆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ　 ２０２４　 Ｖｏｌ􀆰 ５６　 Ｎｏ􀆰 １２


