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土壤农药污染与细菌农药-抗生素交叉抗性研究进展 

郭艾云  鲍艳宇  周启星* 
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摘  要：土壤农药污染和细菌耐药性是环境领域研究的热点问题。近年来，越来越多的研究表明土

壤农药污染与细菌农药-抗生素交叉抗性的形成有关。本文依据近年来国内外研究进展，阐述了国内

外土壤中农药(杀虫剂、除草剂和杀菌剂)的污染现状，并介绍了细菌对农药的降解及抗性、细菌对

抗生素的抗性以及农药-抗生素交叉抗性等问题。最后，对未来有关农药-抗生素交叉抗性的研究重

点进行了展望。 

关键词：农药，土壤，细菌，抗生素抗性，农药-抗生素交叉抗性 

Advances in soil pesticide contamination and bacterial  
pesticide-antibiotic cross-resistance 
GUO Ai-Yun  BAO Yan-Yu  ZHOU Qi-Xing* 

Key Laboratory of Pollution Processes and Environmental Criteria, Ministry of Education; Tianjin Key Laboratory of 
Environmental Remediation and Pollution Control; College of Environmental Science and Engineering, Nankai University, 
Tianjin 300350, China 

Abstract: Soil pesticide contamination and bacterial drug resistance are hotspots in the field of 
environmental study. In recent years, a growing number of studies have shown that the development of 
bacterial pesticide-antibiotic cross-resistance was related to soil pesticide contamination. Based on the 
research progress in recent years, the pollution status of pesticides including insecticides, herbicides, and 
fungicides in the soil at home and abroad were described in this paper. Pesticide degrading bacteria and 
their resistance to pesticide, and the problem of bacterial antibiotic resistance and pesticide-antibiotic 
cross-resistance were also introduced. Finally, research priorities in future studies on pesticide-antibiotic 
cross-resistance were prospected. 
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农药是一种重要的农用化学品，在世界各地广

泛使用，对促进农业发展具有重要意义。自农药诞

生以来，为了满足人口增长对粮食的需求，其在全

球范围的使用量不断上升。然而，施用于田间的农
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药只有约 30%作用于植物本身，其余则残留于周围

环境中[1]，从而导致农药污染问题日益突出。农药

是目前环境中残留最广、影响范围最大的污染物之

一，农药污染也是一个世界性的问题[2]。环境中残

留的农药不仅会破坏生态系统，还会通过呼吸、接

触和食物链等途径进入人和动物体内，造成生物体

急性或慢性中毒，从而威胁人和动物的生命健康[3]。

微生物，特别是细菌在农药降解过程中起着至关重

要的作用。目前已经发现多种可以利用农药生长的

细菌，它们可以通过多种途径和机制将农药分解。

除了对环境和生物体造成损害，土壤中残留的农药

还会形成选择压力，促使细菌形成农药抗性。有农

药降解能力的细菌具有特殊的酶，从而表现出对农

药的抗性。 

近年来，抗生素抗性基因(antibiotic resistance 

genes，ARGs)的传播扩散也是环境领域关注的热点

问题之一。抗生素的长期、过量使用造成了环境中

出现大量携带 ARGs 的耐药菌。这些耐药菌通过灭

活抗生素、改变细胞膜渗透性、外排泵外排抗生素

及改变作用靶位等机制形成对抗生素的抗性，从而

导致临床抗生素的疗效下降，严重威胁人类生命安

全[4]。近年来，越来越多的研究表明，土壤农药污

染与细菌农药-抗生素交叉抗性的形成有关。环境中

的细菌为了抵抗农药和抗生素的双重选择压力获

得了农药-抗生素交叉抗性，交叉抗性的出现将增加

细菌多重耐药性在环境中传播扩散的风险，进一步

威胁生态安全和人类健康。  

1  土壤中农药污染现状 

1.1  土壤中杀虫剂的国内外污染现状 

有机氯农药(organochlorine pesticides，OCPs)

具有高毒性、持久性和难降解等特点，在全球大部

分地区已被明令禁止。但是长期、过量施用导致的

OCPs 残留至今仍是一个严重的环境问题。近年来，

全球多个国家对土壤中 OCPs 残留进行了调查和研

究。Kihampa 等[5]在非洲坦桑尼亚阿鲁沙地区的番

茄土壤中检测到 5 种农药残留；其中，硫丹硫酸盐

的检出率达 100%，平均浓度为 0.240 7 mg/kg；毒

死蜱的检出率达 87%，平均浓度为 0.125 3 mg/kg；

林丹的检出率为 33%，平均浓度为 0.212 6 mg/kg；

p,p-滴滴伊(p,p-dichlorodiphenyl dichloroethylene，

p,p-DDE) 和 p,p- 滴 滴 滴 (p,p-dichlorodiphenyl 

dichloroethylene，p,p-DDD)的检出率分别为 46%和

40%，平均浓度分别为 0.148 2 mg/kg 和 0.154 mg/kg。

Qu 等[6]对意大利南部城市贝内文托土壤中的 OCPs

进行了调查，土壤中 OCPs 总浓度为 0.058−16.9 ng/g，

主 要 包 括 p,p′-DDE 、 p,p′-DDD 和 六 氯 苯

(hexachlorobenzene ， HCB) 等 ， 占 OCPs 总 量 的

73.5%。OCPs 不仅在表层土壤中被检出，还会残留

于深层土壤中。Weaver 等[7]在澳大利亚新南威尔士

州西北部棉花种植区 1.2 m 深的土壤中检测出

DDE、硫丹、三氯杀螨醇和狄氏剂等 OCPs。Klánová

等[8]甚至在人烟稀少的南极洲詹姆斯罗斯岛土壤和

沉积物中检测到 p,p′-滴滴涕(p,p′-dichlorodiphenyl 

trichloroethane，p,p′-DDT)、p,p'-DDE 和 p,p'-DDD，

土壤和沉积物中 OCPs 浓度分别为 0.51−3.68 ng/g

和 0.19−1.15 ng/g。由此表明，土壤中 OCPs 残留问

题已经遍布世界各地。  

我国从 20 世纪 50 年代开始使用 OCPs，直至

8 0 年 代 中 期 停 用 。 其 中 D D T s 和 六 六 六

(hexachlorocyclohexanes，HCHs)的施用量较高，分

别为全世界施用总量的 20%和 33%[1]。多年施用

OCPs 不可避免地对我国土壤造成了污染。我国国

标中规定 DDTs 和 HCHs 的土壤环境质量第一级标

准限值分别为 0.05 mg/kg 和 0.01 mg/kg[9]。整体而

言，我国不同地区土壤中 OCPs 残留量存在较大差

异，大多数区域污染程度呈中低水平，但某些城市

土壤中残留量大大超过标准限值[10]。一般认为土壤

中 OCPs 污染水平低于国家标准对农业生产是安全

的。但是，Qu 等[11]指出，终生致癌风险(incremental 

lifetime cancer risk，ILCR)模型的计算结果显示，

OCPs 残留量即使低于国家标准仍存在很高的致癌

风险。不同土地利用类型的土壤中 OCPs 残留水平 
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也不一致。Yang 等[12]对福建省漳州市农业区稻田、

菜地、果园和茶园土壤样品进行了调查。结果显示，

在 4 种土地利用类型土壤中，HCHs 的浓度由高到

低依次为稻田>菜地>茶园>果园，而 DDTs 的浓度

由高到低依次为茶园>果园>稻田>菜地。此外，非

农业土壤中也被检出 OCPs 残留。Luo 等[13]在青藏

高原森林土壤中检出 σ-HCHs、σ-DDTs 和 HCB，浓

度分别为<LOD-2.25、<LOD-10.2 和<LOD-0.95 ng/g。 

1.2  土壤中除草剂的国内外污染现状 

有些除草剂半衰期长、降解速度慢，可在土壤

中长期积累，从而对土壤环境造成污染[14]。如西玛

津在土壤中持效期为 1 年，异噁草松的持效期至少

为 6 个月，乙草胺为 30−60 d[15]。超过八成的小麦、

大豆和油菜等作物在种植过程中施用除草剂[16]。

Dehghani 等[17]检测了伊朗设拉子及其附近地区农

业土壤中莠去津的残留量，结果表明，0−20、20−40

和 40−60 cm 3 个不同深度的土层中莠去津的残留

量为 0.015−0.55 mg/kg，虽均未超过农业土壤质量

标准中规定的 22 mg/kg，但是在从未施用过莠去津

的土壤样本中检出了莠去津残留，他们推测其可能

是随风沙从附近农田土壤转移而来。莠去津在土壤

中结构稳定、残留期长、不易降解，并且会随着雨

水淋溶及地表径流进入地表水和地下水中 [18]。

Vonberg 等[19]指出，德国禁用莠去津 20 年后，某些

地区土壤中残留浓度仍达 0.01−0.2 mg/kg，附近地

下水中莠去津的浓度达 0.068 mg/L，他们保守估计

莠去津的半衰期约为 2 年。由此可见，除草剂莠去

津不仅在土壤中长期残留，而且还会导致周边土壤

及地下水受到污染。  

目前，关于我国土壤中除草剂污染情况的报道

较少。Sun 等[20]对我国长三角地区农业土壤中莠去

津的浓度进行了调查，结果表明，长三角地区农业

土壤中莠去津的残留量最大值为 113 ng/g，平均值

为 5.7 ng/g，检出率为 57.7%，并且玉米地和桑树地

的检出率均高于稻田。Dou 等[21]对全国 20 个省温

室和露天土壤中莠去津的残留水平进行了调查，结

果显示，温室和露天土壤中莠去津的浓度分别为

LOD-137 ng/g 和 LOD-134 ng/g，莠去津在中国北方

地区如黑龙江、吉林、辽宁、河北和北京的污染较

为严重。王万红等[22]对辽北铁岭市玉米、水稻和蔬

菜种植区土壤中阿特拉津、乙草胺和丁草胺的残留

量进行了检测，结果发现，乙草胺和阿特拉津检出

率为 100%，丁草胺检出率为 27.8%，其在水稻田中

全部检出，而在蔬菜地未被检出；阿特拉津、乙草

胺和丁草胺 3 种除草剂在土壤中的残留量分别为

0.14−21.20、0.53−203.20 和 nd−30.87 ng/g，平均残

留量分别为 4.24、25.83 和 2.37 ng/g，并且玉米地

中乙草胺的残留量显著高于阿特拉津和丁草胺。综

上所述，除草剂的残留情况在我国不同地区、不同

土地利用类型的土壤中均有较大差异。 

1.3  土壤中杀菌剂的国内外污染现状 

杀菌剂主要用于预防和控制水果、蔬菜、中草

药等的病害。由于大部分杀菌剂药效较低，施用一

段时间后才能发挥出明显的防治效果，因此施用水

平常常被人为提高，从而成为农业生产中的重要污

染物之一。Kosubová 等[23]调查了捷克共和国耕地土

壤中农药的残留情况，他们在 2014−2017 年采集了

34 个土壤共 136 份样品，分析了 60 种农药及 4 种

农药代谢物，结果表明，7 个三唑类杀菌剂的检出

率由高到低依次为氟环唑、戊唑醇、氟硅唑、丙环

唑、环丙唑醇、苯醚甲环唑和叶菌唑，其中氟环唑

和戊唑醇的检出率分别为 57%−62%和 35%−47%。

Silva 等[24]检测了欧盟地区 317 份农业表层土壤样

品中 76 种农药的残留情况，结果表明，80%以上的

土壤样本有农药残留，其中啶酰菌胺、氟环唑和戊

唑醇是土壤中最常见且残留量最高的杀菌剂。 

由于杀菌剂不如高毒性杀虫剂的危害大，在农

药监管时常常被忽视，从而导致杀菌剂的实际用量

往往高于指导用量。果树、蔬菜和水稻等作物的种

植环境常常出现温度和湿度较高的情况，容易发生

病害，多菌灵的使用量较高，导致多菌灵在我国果

蔬产品中被频繁检出[25-26]。目前，关于我国土壤中
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杀菌剂残留的报道较少。李焕等[27]调查了我国豫北

地区 5 个蔬菜温室休闲期土壤中杀菌剂的类型及残

留水平，结果显示，多菌灵、甲霜灵、甲基硫菌灵、

烯酰吗啉、咪鲜胺、嘧霉胺、三唑酮、苯醚甲环唑、

百菌清等均被检出，其中烯酰吗啉在春季温室土壤

中残留量较高，浓度最高达 38.33 μg/kg，而苯醚甲

环唑在秋季温室土壤中残留量较高，浓度最高达

62.70 μg/kg。Tan 等[28]调查了海南南渡河和万泉河

流域 256 个热带表层土壤样品中的农药残留情况，

结果表明，多菌灵是土壤中残留量最高的杀菌剂，

达 257.2 μg/kg。   

2  细菌对农药的降解及抗性 

2.1  细菌对农药的降解 

农药的微生物降解是指通过微生物的分解代

谢作用将农药分解成低活性或低毒性的化合物，是

一种生态友好的农药污染修复方法[29]。目前已经发

现包括细菌、真菌、放线菌、藻类等在内的多种具

有农药降解能力的微生物。细菌具有多种适应性和

易突变性，因此在农药降解微生物中占据重要位

置。具有农药降解能力的细菌主要包括棒状杆菌属

(Corynebacterium)、芽孢杆菌属(Bacillus)、梭状芽

孢杆菌属(Clostridium)、假单胞菌属(Pseudomonas)、

节 细 菌 属 ( A r t h r o b a c t e r ) 、 无 色 杆 菌 属

(Achromobacter)、埃希氏杆菌属(Escherichia)、土壤

杆菌属(Agrobacterium)、微球菌属(Micrococcus)、

黄 单 胞 杆 菌 属 ( X a n t h o m o n a s ) 、 气 杆 菌 属

(Aerobacter)、链球菌属(Streptococcus)、产碱菌属

(Alcaligenes)、变形杆菌属(Proteus)、气单胞菌属 

(Aeromonas)、乳酸杆菌属(Lactobacillus)、硫杆菌属

(Thiobacillus)、链球菌属(Streptococcus)和欧文氏菌

属(Erwinia)等[29]。一般情况下，细菌主要是利用各

种酶来完成一系列的生化反应，最终将农药分解脱

毒或降解。这些细菌可以利用农药作为碳、氮、磷、

硫等养分来源以供自身生长。例如，假单胞菌 ADP

菌株分解除草剂阿特拉津时，以阿特拉津为唯一碳

源，并通过 3 个水解酶(AtzA、AtzB 和 AtzC)将阿

特拉津逐步分解，最终变成 CO2 和 NH3
[30]。此外，

细菌还可以通过自身活动改变土壤的 pH、氧化还

原电位等，间接地引起农药降解。目前，微生物降

解农药的主要途径和作用机制已经得到广泛研究

(表 1)。 

在土壤中，农药的微生物降解是一个复杂的

过程，制约农药降解效果的因素有很多，主要包

括微生物、农药和土壤条件(表 2)。首先，微生物

在农药降解过程中起着关键作用。一种微生物只

能降解特定类型的农药，而无法对所有农药有降

解作用。微生物的菌株密度和菌株间的相互作用

也对降解效果有一定影响。其次，底物农药也是

一个关键因素，通常分子量小、化学结构简单、

易溶于水的农药更容易被微生物降解。底物浓度

过高或过低都将对降解效果产生不利影响，原因

是农药含量过高时可能产生抑菌作用，而含量过

低时无法为微生物提供足够的营养物质，不利于

降解反应的进行。最后，由于土壤条件影响着微

生物的生长和功能，对农药降解效果也起着决定

性的作用。 

 
表 1  微生物降解农药的主要途径及作用机理 
Table 1  The main pathways and associated mechanisms of microbial degradation of pesticides  
Degradation pathway Mechanism Examples of target pesticide References

Hydrolysis The ester bond and amide bond are hydrolyzed Chlorpyrifos [31] 

Oxidation Organic molecules are inserted a hydroxyl group or form an epoxide in 
the presence of oxidases 

2,4-D  [32] 

Nitro reduction –NO2 is converted to –NH2 2,4-dinitrophenol [33] 

Demethylation The methyl group or other hydroxyl groups are bonded to nitrogen, 
oxygen or sulfur atom 

Diuron [34] 

Deamination Pesticides lose their toxicity after deamination Atrazine [35] 
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表 2  细菌降解农药的影响因素 
Table 2  The influencing factors of pesticide degradation 
by bacteria 
Influencing factor References 

Bacteria Interaction  [36] 

Inoculum density [37] 

Pesticide Pesticide structure [38]  

Molecular weight  [38] 

Water solubility [38] 

Pesticide concentration [37,39] 

Soil environmental  
condition  

pH [40-41] 

Temperature [39,42] 

Moisture [41,43] 

Soil type [44] 

Organic content [45] 
 

2.2  细菌对农药的抗性 

长期施用农药会对细菌构成选择压力，面对农

药的选择压力，不同细菌的命运不同：农药抗性菌

株可将农药作为碳源、能源供自身生长，而农药敏

感菌株则生长缓慢甚至停止生长。自然界中某些细

菌天然地对特定的农药不敏感，还有一些细菌会通

过各种保护机制来躲避农药的危害，从而形成对农

药的抗性。例如，增加编码酶基因的拷贝数以产生

更多的保护酶，如酯酶、谷胱甘肽转移酶和其他氧

化酶；或者发生基因突变，导致对农药的敏感性降

低，通过遗传密码的改变而获得抗性[46-47]。有农药

降解能力的细菌具有特殊的酶，从而表现出对农药

的抗性。农药抗性基因可通过质粒或转座子等元件

重组到受体细菌的染色体中，导致受体细菌基因序

列发生变化而获得农药抗性[48]。这些接合元件大大

提高了农药抗性基因在土壤细菌之间传播的频率。

当田间依次使用不同的农药时，具有农药抗性的细

菌也可能适应其他种类的农药，从而具有多重抗

性；通过基因突变产生农药抗性后，耐药细菌还可

能耐受与已接触农药具有类似作用机制的其他外

源化合物[48]。 

3  细菌对抗生素的耐药机制及 ARGs 

3.1  细菌对抗生素的耐药机制 

20 世纪中叶开始，由细菌、真菌和放线菌等微

生物代谢产生的抗生素被广泛用于预防和治疗各

种致病菌感染引起的疾病。进入人和动物体内的抗

生素大多未能被充分吸收和代谢，约有 30%−90%

会以原药或其代谢物的形式随排泄物进入环境  

中[49]。含抗生素的禽畜粪便、鱼塘底泥和污水厂污

泥可作为有机肥施用于农田土壤，从而造成土壤抗

生素污染，人为增加了对土壤菌群的选择压力。随

着抗生素在临床和农业生产中的大量使用，抗生素

抗性致病菌甚至超级细菌不断出现，这将导致临床

抗生素的药效下降甚至无效，从而对人类健康构成

严重威胁。细菌对抗生素的耐药机制主要包括 4 个

方面。 

3.1.1  抗生素灭活酶 

细菌可以合成各种酶作用于抗生素，通过转移

化学基团破坏抗生素的抗菌活性，或改变抗生素结

构导致其不能与作用位点结合[50]。迄今为止，已经

发现的 β 内酰胺酶超过 300 种，主要包括 β 内酰胺

酶、氨基糖苷修饰酶、氯霉素乙酰转移酶等。几乎

所有 β 内酰胺类抗生素都能被 β 内酰胺酶水解，如

头孢菌素类和碳青霉烯类抗生素[51]。氨基糖苷修饰

酶 包 括 氨 基 糖 苷 磷 酸 转 移 酶 (aminoglycoside 

phosphotransferase，APH)、氨基糖苷核苷转移酶

(aminoglycoside nucleotidyltransferase，ANT)和氨基

糖苷乙酰转移酶(aminoglycoside acetyltransferase，

AAC)。它们作用于特定的氨基或羟基，降低抗生

素分子的亲和力，使其难与细菌糖体结合[52]，从而

使细菌产生对氨基糖苷类抗生素的耐药性[53]。革兰

氏阴性细菌和多数革兰氏阳性细菌对氯霉素具有

耐药性，它们能通过氯霉素乙酰转移酶将氯霉素的

羟基乙酰化，使氯霉素不能与细菌核糖体结合而缺

乏抗菌活性[54]。 

3.1.2  细胞外膜渗透性改变 

抗生素可通过外膜孔蛋白扩散进入细菌内。减

少孔蛋白通道数量，降低细胞外膜的渗透性，可减

少扩散至细菌内的抗生素分子数。由于亲水性小分

子抗生素如喹诺酮类和 β 内酰胺类抗生素只能通过

孔蛋白进入细胞内，细菌通过下调孔蛋白主要对这
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类抗生素产生耐药性。铜绿假单胞菌可通过降低细

胞外膜渗透性产生多重耐药性[55]。 

3.1.3  细菌外排泵 

药物外排泵(efflux pumps)是位于细胞膜上的

具有特殊结构的膜转运蛋白质，能将细胞内的抗生

素主动输送到细胞外[56]。除多粘菌素外，所有种类

的抗生素都对外排泵耐药机制敏感[57]，外排泵还有

助于细菌多重耐药性的产生。外排泵是细菌对治疗

感染的抗生素产生耐药性的主要机制[58]。若细菌药

物外排泵表达过量，会导致在之前治疗中有效的抗

生素疗效降低[59]。 

3.1.4  抗生素作用靶位的改变 

通过编码抗生素靶位的基因突变而降低抗生

素与靶位的亲和力，是细菌耐药性的一种常见机

制，并且在随后的增殖中具有遗传特性。例如，许

多具有喹诺酮抗性的细菌中拓扑异构酶基因突  

变[60]；具有 β 内酰胺类抗生素抗性的肺炎球菌和淋

球菌中青霉素结合蛋白结构改变，降低对抗生素的

亲和力，从而产生抗性[61]。 

3.2  ARGs 的传播扩散 

近年来，由于 ARGs 的传播扩散可能比抗生素

污染的风险更高，ARGs 成为研究者们关注的热点

之一。ARGs 不随宿主的衰亡而降解，可在环境中

长久存在和持续传播。细菌获得 ARGs 的途径主要

包括两方面：(1) 某些细菌对特定的抗生素具有内

在抗性，即细菌具有 ARGs 的原型、准 ARGs 或之

前未表达的 ARGs[62]，通过基因突变或 ARGs 表达

而出现对抗生素的抗性；(2) ARGs 以质粒、转座子

和整合子等基因元件作为载体通过水平基因转移

(horizontal gene transfer，HGT)的方式转入新的宿主

菌中，使其获得 ARGs[63]。HGT 的方式主要包括接

合、转化和转导。接合是指 ARGs 通过细菌外层的

抗性菌毛相互接触时产生的通道在细菌之间转移。

接合转移被认为是最主要、最有效的 ARGs 水平转

移方式。ARGs 既可在同一种属的细菌间接合转移，

也可在非同一种属的细菌乃至细菌与真菌间接合

转移[64]。转化是指胞外的 ARGs 被微生物直接摄入

细胞内的过程。ARGs 通过转化机制水平转移必须

具备两个条件：一是胞外具有足够多游离的 DNA；

二是细菌的细胞膜呈感受态。环境中存在着大量携

带着 ARGs 的胞外游离 DNA[65]，可使 ARGs 通过

转化的方式转移到细菌内，但是胞外游离的 ARGs

稳定性较低，并且能通过转化作用获得 ARGs 的细

菌数量有限，因此转化作用只在一部分细菌中发

生。转导是指 ARGs 借助噬菌体等病毒载体在细菌

间进行转移。研究表明，畜禽粪便中存在大量携带

ARGs 的微生物，它们将随着粪便有机肥的施用进

入土壤，并通过 HGT 在土壤菌群间传播[66]。近年

来，本课题组在环境中 ARGs 污染及去除方面进行

了广泛的研究[67-71]。我们最近的一项研究发现，高

浓度毒死蜱显著提高了土壤中 intI1 的丰度，说明土

壤农药污染会大大提高抗性基因传播扩散的风险[72]。

此外，还有研究者从土壤中分离出多种携带 ARGs

的细菌，其中很多菌属同时也是农药降解菌属。比

如，Younessi 等[73]从矿山附近不同土地利用条件下

的土壤中共分离出 70 株细菌，分别属于假单胞菌

(Pseudomonas spp.)、固氮菌(Azotobacter spp.)、肠

杆菌(Enterobacter spp.)和芽孢杆菌(Bacillus spp.)，

并从这些菌株中检测到 3 种 ARGs [blaTEM，vanA，

aac(3ʹ)-II]。并且芽孢杆菌属(Bacillus sp.)和假单胞

菌属(Pseudomonas sp.)的两个菌株能分别以甲胺磷

和乐果作为唯一碳源生长[74]。此外，Pseudomonas sp.

还对土壤中残留的硫丹具有很好的降解效果[75]。 

4  农药与抗生素交叉抗性 

农药和抗生素的大量、持续使用不可避免地对

环境中的微生物构成了选择压力。Jørgensen 等[76]

揭示了抗性选择压力(抗生素、除草剂和杀虫剂)的

全球变化，在过去的 30 年里，抗生素和除草剂的

使用规模显著增加，这表明全球耐药性的选择压力

增加；其中人类使用的抗生素(通过药品销售进行监

测)自 2000 年以来增加了 36%，除草剂的销量增长

了 70%。细菌为了同时适应环境中存在的农药和抗

生素的选择压力而获得了交叉抗性。农药-抗生素交 
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叉抗性是指当微生物获得农药抗性的同时具有对

抗生素的抗性[48]。目前，已有多篇报道显示细菌具

有农药-抗生素交叉抗性。Kurenbach 等[77]将野生型

大肠杆菌和伤寒沙门氏菌暴露于亚致死水平的除

草剂(麦草畏、草甘膦和 2,4-D)中，随后发现其对氨

苄西林、四环素、环丙沙星、卡那霉素和氯霉素等

抗生素均产生了抗性。Jun 等[78]发现杀虫剂(除虫菊

酯)、杀菌剂(乙酸铜铵)和除草剂(莠去津)暴露也对

大肠杆菌的抗生素耐受性产生影响。Anjum 等[79]

从印度一个农药厂附近的污染土壤中分离出 35 种

细菌并检测它们对农药、重金属和抗生素的抗性，

结果表明，大多数耐农药菌株对一种或多种抗生素

也具有耐药性；并且这些菌株中检测到 IncP 质粒，

接合质粒在农药抗性和抗生素抗性传播中起着重

要作用。Rangasamy 等[80]从农药污染土壤中分离得

到 25 株久效磷降解菌，其中芽孢杆菌(Bacillus)、

蜡 样 芽 孢 杆 菌 (Bacillus cereus) 、 坚 强 芽 孢 杆 菌

(Bacillus firmus) 和 苏 云 金 芽 孢 杆 菌 (Bacillus 

thuringiensis)对氯霉素、氨苄青霉素、头孢噻肟、

链霉素和四环素等抗生素均有耐药性，并且证明质

粒参与了农药和抗生素的抗性；他们进一步通过同

源建模说明抗生素可能作为有机磷水解酶的配体，

证明农药水解酶可能是农药-抗生素交叉抗性形成

的一个重要原因。Stevenson 等也提出细菌的酶是交

叉抗性形成的原因[81]。长期接触农药会诱导突变，

在农药水解酶中出现底物特异性较低的酶，这些突

变的活性位点能与抗生素结合，从而导致细菌农 

药-抗生素交叉抗性的形成。 

农药污染可通过如下途径促进人体肠道菌群

形成交叉抗性：土壤中长期残留的农药诱导基因突

变，使土著微生物菌群中出现农药抗性菌，这些农

药抗性菌可以通过食物链进入人体，随后肠道微生

物菌群中出现农药-抗生素交叉耐药菌(图 1)。农药

抗性基因具有垂直和水平转移机制[82-84]。农药抗性

基因通常位于基因簇上，基因簇可能同时携带

ARGs。具有农药降解能力的细菌具有特殊的酶，

从而表现出对农药的抗性，同时由于自转移基因可

在质粒和染色体之间跳跃[85]，导致很多农药降解菌

中都发现了参与多种抗性机制的抗性基因盒。整合

子是一种能够使细菌染色体 DNA 或质粒通过位点

特异性重组获得外源基因的 DNA 分子[86]。整合子

的特征元件包括 intI、attI 和 Pc[87]，其中 intI 编码

的整合酶用于催化 attI 位点的特异性重组，而启动

子 Pc 负责基因片段的转录[88]。整合子有助于特定 

 

 
 

图 1  农药污染促进细菌发展农药-抗生素交叉抗性[48] 
Figure 1  Pesticide contamination promotes the development of bacterial pesticide-antibiotic cross-resistance[48] 
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图 2  农药-抗生素交叉抗性的潜在分子机制[90] 
Figure 2  The potential molecular mechanism of the development of pesticide-antibiotic cross-resistance[90] 

 

位点捕获一个或多个抗性基因盒，从而获得农药抗

性基因和 ARGs[89]，这些抗性基因可以随着整合子

的移动在细菌之间转移和传播。Ramakrishnan 等[90]

提出了交叉抗性形成的潜在机制(图 2)，但目前还未

见详细阐述农药-抗生素交叉抗性分子机制的报道。

未来应对农药-抗生素交叉抗性的分子机制展开深

入研究，并根据耐药机制来制定控制农药-抗生素交

叉抗性的相应策略。 

5  展望 

土壤生态系统中农药和抗生素污染现象较为

普遍。细菌为了同时适应环境中残留的农药和抗生

素的选择压力而获得了农药-抗生素交叉抗性。但是

目前关于农药-抗生素交叉抗性的研究还不够深入，

不能为农药-抗生素交叉抗性风险评估及管控措施

提供合理的解决方法。今后的研究应着重于以下几

个方面： 

(1) 目前的研究表明农药污染确实影响了细菌

农药-抗生素交叉抗性的形成，但仍需要系统地调查

农药-抗生素交叉抗性在环境微生物群落中的存在

情况。 

(2) 细菌农药-抗生素交叉抗性的分子机制仍

有待进一步阐明，深入了解分子机制将有助于采用

合理手段控制细菌多重耐药性的生态风险。 

(3) 深入研究农药-抗生素交叉抗性的传播扩

散机制，进一步分析环境因子(如 pH 值、温度、盐

度、水分、养分等)以及土壤质地、耕作类型和其他

污染物等对农药-抗生素交叉抗性的传播扩散的影

响及其机制，从而制定相应策略降低细菌农药-抗生

素交叉抗性的传播风险。 
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