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抗菌剂耐药性：环境调查

抗菌剂耐药性： 
环境调查
什么是抗菌剂耐药性？
根据世界卫生组织的统计，我们可能正在进入一个
后抗生素时代，在这个时代，以前可治疗的简单细菌
感染可能会引发致命因素，而常规的医疗程序，例如
依靠抗生素预防性治疗的关节置换和化疗将可能不
再有效。1由英国政府委托进行的2014年奥尼尔报告
估计，到2050年，抗菌剂的耐药性感染可能会成为在
全球引起死亡的主要原因。2 

抗生素药物在世界各地用于治疗和预防人类、动物
甚至植物中的细菌感染。尽管欧盟于2006年已经禁

止了这种做法，但是抗生素药物仍被广泛用作增长
促进剂以增加肉类的产量。3,4虽然在医疗和农业实践
中滥用抗生素已和日益增加的耐药性联系起来，但
自然环境在耐药性的出现和传播中所起的作用受到
的关注却相对较少。 

抗菌剂耐药性可分为原发性和获得性。获得性耐药
性可通过细菌DNA中的突变，或者通过基因水平转
移（此时DNA从一个细菌移动到另一个细菌）而产生
耐药性基因。目前，获得性耐药性在临床和兽医环境
中导致感染治疗失败是一个令人关注的问题。

被人类白细胞包围的四个耐甲氧西林金黄色葡萄球菌
来源：美国过敏性和感染性疾病国立研究院
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很多抗生素是天然的，例如在面包模具中发现的原始
青霉素；而另外很多抗生素是由天然抗生素合成的或
经过化学改性的，目的是增强抗生素的活性和稳定
性。5抗生素是一类抗微生物药物，是能杀死或抑制微
生物生长的物质。这些术语在使用时通常可以互换。 

微生物通过产生抗生素分子抑制其他微生物的繁衍。
细菌为了存活下来，成功地形成了抵御抗生素攻击的
机制。研究表明抗生素耐药性，包括某些在现代医学
中应用的抗生素的耐药性，已经存在了数百万年，这
说明抗生素的耐药性在共享基因组的微生物群体中
是自然的、古老的、本能的。6 

在没有人为干扰的情况下，土壤、水和其他环境中的
微生物种群已经自然出现了选择性的耐药性。然而，
目前每年数十万吨的抗生素使用量以及随之而来的
释放到环境中的抗生素残留物给选择压力的大小带
来了巨变，从而导致耐药细菌的增加。7大多数抗生素
药物在服用后未经代谢就随耐药细菌排出体外。然后
它们可以通过污水系统或直接地进入水和土壤，并与
环境中的细菌和其他污染物混合在一起，这可能会进
一步增加直接或间接帮助选择抗生素耐药性的压力。
环境在这一过程中起着多大的推助作用？关于这一问
题正在开展紧密的调查与研究，但答案将部分取决于
环境污染的程度，以及抗菌剂残留物的持续存活时间。 

水和土壤中的细菌天然地拥有种类繁多的耐药性基
因。研究发现，以前的易感病原体能够从环境细菌中
获取耐药性基因。8-11细菌耐药性的遗传基础，以及耐
药性如何在环境与临床之间传播是目前广泛关注的
研究课题。11-13 

人类可以通过饮用水、消耗食物或通过与环境直接接
触而受到环境细菌和耐药性基因的影响。另一个问题
是耐药细菌是在何种程度上通过食物链或与环境直

接接触而传播的。例如，研究表明，虽然英国在滨海
娱乐水域的废水处理方面投入了很高的成本，但估
计每年仍有600万起针对一个类型的耐抗生素大肠
杆菌的曝光事件发生。14还有详细记录的案例表明耐
抗生素细菌会在可食用动物体内进化，随后传播给
人类。15 

什么是抗菌剂？
任何能杀死细菌、病毒、原生动物和真菌等微生物或抑
制它们生长的天然、半合成或合成来源的物质。抗菌物
质以抗生素、抗病毒药和抗真菌剂等药物形式；或以防
腐剂、消毒剂和灭菌剂等化学品形式使用。

什么是抗生素？
由细菌或真菌天然产生的可杀死或抑制其他微生物生
长的抗菌物质。人们利用许多类型的抗生素作为药物
来预防和治疗由致病菌、真菌和某些寄生虫引起的感
染。大多数抗生素主要用于杀灭细菌。

因为抗生素是一种抗菌剂，所以这两个术语通常可互
换使用。

什么是抗菌剂耐药性？
当微生物进化到能抵抗抗微生物剂的作用并能在抗微
生物剂存在时进行繁殖，就出现了抗菌剂的耐药性。由
于可用的抗菌剂在杀死耐药病原体方面的效果已变得
较差，全世界每年约有70万人死于耐药性感染。 

什么是耐药性选择？
自然选择是一种驱使生物体更好地适应其所处环境并
生存、生长和繁殖的机制。在抗菌剂耐药性的背景下，
抗菌剂物质对微生物施加选择压力，促进了耐药性的
发展。那些能够抵抗抗菌剂作用的微生物能够存活和
繁殖，而易受影响的微生物则被杀死或者生长被抑制。
过度使用和误用抗生素增加了细菌中抗生素耐药性的
选择。
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自然选择和抗生素耐药性

在微生物界，生物体之间的竞争总是通过产生抗生素分子来抑制其
他生物体的生长而出现的。敏感的生物体会灭亡。然而，已知细菌和
真菌已经发展出了抵抗抗生素攻击和生存的防御机制，或者换句话
说，具有了抗生素耐药性。

耐药基因能传给下一代，甚至通过基因水平转移在不相关的细菌之
间传播。过度使用和滥用抗生素药物以及在环境中更多地接触抗微
生物药物物质，就会增加细菌抗生素耐药性的选择。

抗菌性
药皂

环境中的抗生素、协同选择器和耐药细菌

视频：抗生素与环境：静悄悄的危机

链接：www.youtube.com/watch?v=WSIrKEUxsPs ©麦克马斯特大学

将抗生素和其他抗菌化合物(如消毒剂和重金属)排
放到自然环境中有可能推动抗药细菌的进化。这些
化合物以各种浓度广泛存在于水和土壤中，存在形
式和含量取决于降解速率及其在固体载体上的吸
附能力。16,17城市污水含有大量污染物：来自家庭的
药品和个人护理产品；带有高浓度抗生素和消毒剂
的医院废弃物；工业活动中的化合物，包括重金属
等。一些制药厂将大量的抗生素直接排放到环境中，
导致浓度达到或超过用于治疗人类感染的药物水
平。18,19在排放地点附近发现的升高的耐药性水平是
污染环境中出现的抗生素耐药性选择的确凿证据。20

然而，大多数废水、地表水和土壤环境中的抗生素浓
度可能比临床或原始工业废水中的浓度低1000倍。16 

低浓度污染的意义重大——浓度太低，不能杀死暴
露的细菌，但足以促进或产生选择耐药性。21问题在
于找到抗生素不能对微生物群落起到选择作用的临
界点。在低抗生素浓度下，获得耐药性可能更多地依
赖于另一种称为水平基因转移的细菌基因转移。因
此，在琼脂平板上进行的细菌的单一物种研究不大
可能对自然环境中的复杂微生物群落的耐药性发展
提供有意义的见解。

河水中的浓度取决于污水处理设施以及其所服务人
群中的抗生素使用情况。污水处理厂通常旨在去除
常规污染物，例如营养物质、有机物质、悬浮固体，有
些还能去除病原体，但无法去除抗生素。22 农业废弃物

（如动物粪便）也可能含有抗生素，其浓度与用于治
疗感染的抗生素属于同一量级。然而，某些抗生素在
被吸附到土壤颗粒后会失去活性，而某些抗生素仍
然保持活性，并对土壤中的细菌施加选择压力。23获
得关于土壤和水中暴露于抗菌剂残留物的微生物群
落的可靠时空数据对于更好地了解在自然环境中发
生的选择程度至关重要。24,25抗生素残留物和其他污
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环境是抗生素耐药性的关键。土壤、河流和海水中的细菌可通过接触耐药细菌、抗生素和人类活动释放
的消毒剂而产生耐药性。人和牲畜会通过食物、水和空气接触更多的耐药细菌。
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染物混合在一起使这种情况进一步复杂化，与单独
的物质相比，这些混合物可能会产生更大的选择压
力。26对于银、镉、铜、汞和锌等重金属以及具有抗菌
特性的化合物，如消毒剂和杀生物剂，抗生素耐药性
的间接或协同选择的证据正在积累。26-30重金属在农
业、工业和城市环境中普遍存在。因此，即使没有来
自抗生素的直接选择压力，已暴露细菌中的抗菌剂
耐药性也可能增加。

因为抗生素和耐抗生素细菌来自同一来源，所以常
被一起发现。废水、动物粪便和农业废水等主要废物
流也含有耐抗生素细菌。未经处理的污水排放可能
是增加环境中的抗生素耐药性的重要驱动因素，但
这是一个解决起来很有挑战性的问题。即使在拥有
较高废水处理投入和减少农业水生污染管理策略的
国家，仍然能在江河流域发现数量大幅变化的耐抗
生素细菌。在关于废水处理减少废水中的耐抗生素
细菌数量的研究已发现了相互矛盾的结果：一些研
究显示能有效去除耐抗生素细菌，而其他研究则显
示与流入的废水相比，流出废水中的耐抗生素细菌
数量有所增加。22后一种结果表明，由于细菌密度高，

        视频：细菌耐药性及其对健康的影响

https://www.youtube.com/watch?v=eDhhv31vuV8
图片来源：James Gathany

2007-2011年，中国香港沙田污水处理厂的活性污泥
中含有丰富的抗菌剂耐药基因

交叉线说明8个污泥样品中耐药基因的丰富程度。线条越粗，耐药性基因
种类越丰富。例如，耐氨基糖苷和四环素的基因是在所有样品中检测到的
最主要类型。 

也请参阅Yang等人(2013)33香港大学Tong Zhang教授提供

营养丰富，废水处理厂可能成为菌落基因水平转移
的来源。31,32因此，废水和污泥是重要的监测工具，可
以用它们评估人类种群中的耐抗生素细菌和耐药基
因的丰富程度。33,34 

© 埃克塞特大学
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视频：美国食品和药物管理局为什么禁用抗菌皂？

减轻抗菌剂向环境中的排放

链接：www.youtube.com/watch?v=9dExiRwh-DQ
图片来源：Galushko Sergey/Shutterstock.com

© SciShow

对抗生素、金属和灭微生物剂的耐药性的协同选择

耐药残留物，
如四环素、
β内酰胺、
环丙沙星

很多产品中含具有
抗微生物药物特性的杀虫剂
或化学品，例如消毒剂、防腐剂、

洗涤剂、化妆品、
食品防腐剂

重金属，
例如银、锌、铜、

铬、铅

抗生素残留物、杀生物物质
和重金属对细菌群落的选
择压力有助于增加环境中
的抗生素耐药性。细菌能对
这些物质产生多重耐药性，
并将多重耐药基因转移到
非耐药细菌和下一代。
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当前的监管政策在妥善考虑排放抗生素和耐抗生素
细菌排放方面进展缓慢。日益增强的抗生素残留可
能损害水生生物，这样的共识使三种抗生素化合物于
2015年被列入“欧盟新兴水污染物监测清单”。35某些
药物制造商自愿采取措施降低废水中的抗生素残留
的浓度。252016年9月，几家领先的制药公司签署了以
关于抗生素生产的环境管理为核心主题的抗菌剂耐
药路线图，并提交给联合国。36 

一些协同选择的化合物，如用于诸多消费品的二氯
苯氧氯酚，已在各个市场被禁用或限制使用。东南亚
国家联盟对化妆品和个人护理用品中的二氯苯氧氯
酚最大浓度设定了限制。37美国食品和药物管理局在
2016年裁定，含有二氯苯氧氯酚和其他18种化合物
的非处方抗菌产品不应再进行销售，因为长期接触
这些活性成分可能会导致健康危险，如细菌耐药性
或荷尔蒙效应。38

强化对抗生素和协同选择化合物的管理可推动负担
得起的缓解和降低风险的解决方案的制定，并促进
关于抗生素残留及其产生的耐药细菌的责任的讨
论。可以说，抗生素制造商、开处方者、农民甚至患者
均对环境受到的抗生素残留物的破坏性影响负有一
些责任。我们应对抗生素耐药性的这种重大变化，尤
其是在一体化卫生办法的背景下，可能会对减少抗
生素使用并改善废弃物管理的实践提供激励措施。

已经有许多缓解策略能减少或去除进入环境的废物
流中的抗生素和耐药细菌：二次和三次废水处理；去
除抗生素和细菌的膜过滤和臭氧处理；能更有效去
除活菌的紫外线消毒和热处理。这些方法的有效性
各不相同，某些方法可能产生意料之外的后果，例如
有毒的副产品。也可在把动物粪便在施肥之前对它
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们进行处理，并采用减少养殖污染的简单方法。使用
这些方法的障碍主要在财政方面，也与社会进行变
革的能力或愿望有关。我们迫切需要更好地了解抗
菌剂耐药性在环境中带来的风险，并开发可持续的
缓解技术。

数量巨大的细菌及其无穷的基因转移能力、选择化
合物的复杂混合以及耐药性建设机制的多样性，考
虑到以上三个因素之间相互作用的可能性，有人认
为，该问题的复杂性超出了现有的理解能力。39如果
有足够的数据，这种看法也许是不正确的，但问题仍
然是我们在做出决定之前是否有时间等待生成足够
的数据。 

我们知道，人类活动发生在何处，环境中就会出现抗
生素和抗生素耐药性水平的升高。我们知道，在实验
室条件下，某些抗生素即使是在自然环境中发现的
浓度下，也会选择抗生素耐药性。我们还知道，最近
出现在病原体中的具有重要临床意义的耐药基因起
源于自然环境中的细菌。已有数据显示，传播可能通
过食物链和暴露于污染环境中而发生。常常有循证
决策的呼声；但与抗生素耐药性同样复杂的问题是，
多少证据才是足够的？获得充分的临床试验的证据
也许是不可能的，或者是一项充满挑战的任务，因为
我们要面临由于延迟管制抗生素使用和延迟实施减
缓策略而导致的巨大风险。

对氨基青霉素具有耐药性的侵袭性大肠杆菌分离物的百分比

疾病动力学、经济和政策中心（CDDEP）提供。如需查看更多耐药性地图，请访问http://resistancemap.cddep.org/AntibioticResistance.php
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为政策提供依据的未来研究和活动

和大量需求，以替代那些不再有效的抗生素。医生和
兽医在面对能从抗生素治疗受益的感染患者时，他
们并不会首先考虑自然环境中的抗菌剂耐药性。然
而，必须防止能存活的抗生素、协同选择化合物和耐
药细菌进入自然环境，因为它们能在那里促进新的
耐药基因的出现。在没有预防的情况下，我们将直接
面临暴露于抗菌剂耐药病原体环境库的巨大风险。 

在具有重要临床意义的病原体中抗生素耐药性正在
越来越多地被发现，随着需求的增长，畜牧业生产也
在加强，人口增长和快速的城市化进程正在产生更
多的污染。这些趋势共同表明，在可预见的未来，除
非全球采取协调一致的行动进行干预，否则推动抗
生素耐药性扩散的进程将会持续下去。希望这些趋
势将会促使我们更好地管理这个问题，并且采取考
虑自然环境关键作用的政策。

预防措施可能包括通过更可控和合理的使用，以及
通过改善污水和废水管理处理关键节点点，如医院、
制药厂、废水处理厂和农业使用，来减少抗生素以及
协同选择化合物向环境的总排放。更多的预防措施
包括：在畜牧业中停止使用作为生长促进剂的抗生
素；尽量减少含有抗菌剂的家庭和个人护理产品的
使用；鼓励技术创新，确保新开发的抗生素在发挥有
益作用后可以迅速降解。 

可靠的政策制定必须以以下研究为依据：有关自然
环境中的抗菌剂和协同选择化学污染对抗菌剂耐药
性总水平，以及耐药性的进化和传播的贡献的基础
性研究。例如，关于与土壤接触的抗生素残留的去向
的研究有助于监管机构了解哪些抗生素保持生物活
性——即能够施加选择性压力——因此需要更多的
关注。23同样，了解抗菌剂在水生环境中选择耐药性
的能力可以帮助我们根据选择效果，而不是排放浓
度，来设计更为有效的监管措施和废水管理策略。将
调查结果传达给更广泛的受众对于提高公众、政策
制定者和社区领导人对这一问题的认识至关重要。

当抗生素治疗由于耐药性失败时，人们的反应是使
用更多抗生素。这会导致对于新抗菌素的过度使用

欢迎公民参与监测环境中的抗菌剂

为了进一步降低抗菌剂耐药性，研究人员需要了解细菌
如何在不同的环境中遭遇抗菌剂和协同选择化合物，以
及这种暴露如何引起耐药性的出现和扩散。诸如时间、资
源和数据限制等诸多挑战阻碍了我们回答这些基本问题
的能力。 

招聘民间团体来提供协助可补充专业科技人员队伍，而
且纳入他们的贡献将使他们成为解决方案的一部分，并
树立意识。让来自各部门的利益攸关方参与进来能解决
数据差距问题，并提供获得新见解的机会。它能帮助科学
家发现抗菌剂污染的热点，绘制污染模式图并确定干预
策略。 

例如，在线工具可以激励农民输入关于他们正在使用的
抗生素的类型和数量的数据，并提供如何处理被抗生素
污染的废水的信息。有兴趣的消费者可以输入有关他们
的抗生素使用、处置过期药物或使用具有抗菌性能的家
用产品的数据。中学生可以从动物指标种群中收集土壤
和水样，甚至粪便样本，以在科学家指导的项目中进行分
析。40,41可以设计主办专门的黑客马拉松活动，吸引程序
员帮助开发新的工具，如用于化学鉴定和及时对浓度和
趋势做数理统计的手机应用程序。 
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