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再生水入渗区典型抗生素分布特征与地下水微生物群落
影响因素研究

郭子宁１，王旭升１，向师正１，胡桐搏１，刘菲２，关翔宇１

（１．中国地质大学（北京）海洋学院，北京 １０００８３；
２．水资源与环境工程北京市重点实验室，中国地质大学（北京），北京 １０００８３）

摘要：再生水入渗携带的抗生素污染是地下水污染的来源之一，已经成为城市地下水资源的安全中不可忽

视的问题。抗生素对复杂和脆弱地下水环境中的微生物群落及其功能的影响值得关注。本研究基于利用

１６ＳｒＲＮＡ基因高通量测序方法，对３月和９月两个月份再生水渗入区城市地下水中微生物群落结构进行分
析。结合现场调查测试和室内分析，测得样品中离子（Ｋ＋、Ｎａ＋、Ｃａ２＋、Ｍｇ２＋、ＮＨ＋４、Ｆ

－、Ｃｌ－、ＳＯ２－４ 、ＮＯ
－
３、

ＮＯ－２、ＨＣＯ
－
３、ＣＯ

２－
３ ）浓度，并采用超高效液相色谱 －串联质谱技术测得主要的抗生素浓度（环丙沙星、诺氟

沙星、氧氟沙星、莫西沙星、磺胺吡啶和磺胺醋酰），对研究区地下水环境中微生物群落结构及与环境因子的

响应规律进行探讨。结果表明：①研究区内３月份地下水中抗生素浓度要高于９月份整体抗生素浓度，以磺
胺醋酰和环丙沙星为主，此外除了季节因素外，人类活动可能是影响抗生素分布的又一因素；②微生物群落
主要由变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，８１．０４％），其次是拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ，７．６０％）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ，
４．２１％）等组成。三氮（ＮＨ＋４、ＮＯ

－
３、ＮＯ

－
２）和抗生素是影响研究区内微生物群落结构的重要影响因素，不同

抗生素对微生物群落影响存在差异，其中磺胺吡啶、诺氟沙星、氧氟沙星和莫西沙星对微生物的影响最大，

环丙沙星和磺胺醋酰的影响程度较小；③共现性网络分析发现有占据优势的两个功能群与抗生素有较高的
连结度，即抗生素对该研究区内主要的微生物功能群及其功能存在潜在的影响。本研究可为认识抗生素对

地下水微生物群落的影响机制以及生态风险提供帮助。

关键词：城市地下水；再生水入渗；抗生素；超高效液相色谱－串联质谱法；群落结构；群落功能
要点：

（１）再生水入渗区地下水中典型抗生素的分布呈现季节分布，同时受到人为因素的影响。
（２）三氮和抗生素是影响微生物群落组成和功能的主要影响因素，不同类型抗生素对微生物群落的影响

具有差异性。

（３）抗生素污染对微生物功能产生直接和间接影响，同时造成潜在的生态风险。
中图分类号：Ｏ６５７．６３ 文献标识码：Ａ

地下水是城市居民生产和生活的重要水源，

但当前地下水污染问题日益严重，医院、工业、农业

废水的排放都会导致地下水污染，给饮用水安全带

来许多问题［１］，严重威胁了饮用水的安全，查明污
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染物对于地下水环境中生物和非生物因素的影响具

有重要意义。城市地下水水文条件复杂，而且地下

水污染存在非点源污染［２－３］，研究地下水中微生物

群落的组成和结构，探究其与地下水生态系统功能

的关联，识别影响微生物多样性的主要环境因子，了

解地表水和地下水中微生物群落和污染源之间的关

系，是开展地表水和地下水污染修复的重点课题

之一［４－５］。

作为环境中物质循环和能量代谢的介导者———

微生物，其在地下水环境中的群落多样性较高且相

对稳定，不同的微生物种群相互作用，形成稳定的群

落结构并参与元素循环过程［６］。大量研究表明，当

环境条件改变时会发生显著的变化，地下水中的微

生物群落组成和结构会受不同理化条件的影响而产

生差异性的改变，进而改变微生物的群落多样性、组

成、互作关系及功能，并且对城市水地下水环境中的

元素循环和物质代谢产生影响［７］。例如，Ｈａｒｖｅｙ等
对地下水污染下微生物功能进行了研究，结果显示，

亚处理浓度的污染改变了富集硝酸盐还原微生物群

落的组成，抑制了硝酸盐还原能力［８］。然而在多种

地下水污染物中，抗生素作为一种新型污染物近年

来被广泛关注［９］。自然环境中抗生素污染往往是

通过水体传播的，主要来源为污水处理厂排水、化工

厂排水和农业用水排水。抗生素进入环境后经过自

然水体稀释，其浓度大幅降低，但低浓度的抗生素

（比临床确定的最低抑菌浓度低１０～１００倍）往往
可以增加耐药菌的相对丰度，并通过提高适应性进

化的速率来选择耐药性［１０－１１］。由于抗生素滥用所

产生的细菌耐药性以抗性基因的形式在微生物群落

中传播，导致大量非目标微生物产生抗性，进而不可

避免地使微生物群落参与的营养循环、污染物降解

等功能受到影响［１２］，进一步加剧了抗生素污染的影

响面积和严重性。

自２０世纪７０年代以来，抗生素的使用量已经
大幅增加［１３］，环境中的抗生素抗性细菌（ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｂａｃｔｅｒｉａ，ＡＲＢ）的总量也在不断地增
加［１４］。大量的抗生素抗性基因（ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
ｇｅｎｅｓ，ＡＲＧｓ）使得潜在的致病菌增加了更多无形的
威胁［１５］。所以，由此产生的污染可能影响整个地下

水生态环境，进而对人类的饮水安全和健康构成严

重威胁。Ｋｏｒｚｅｎｉｅｗｓｋａ等分析了废水样本和接受废
水处理的河流样本，结果显示传统的废水处理技术

不能完全去除抗生素，污水的排放增加了河流中抗

性基因的数量。对于河流微生物群落而言，抗生素

抗性基因ｃｎｒＡ和整合酶基因参与了细菌或致病菌
耐药的共同选择，这一选择结果增加了污水处理厂

工作人员所面临的生态和健康风险［１６］。Ｓｈｉｇｅｉ
等［１７］分析了约旦最大污水处理厂排放的废水样品，

结果显示废水中检出５种抗生素，除克拉霉素外，所
有抗生素的流出物浓度与进水相比增加了２～５倍，
而在污水处理厂附近的河流中，均检测到抗生素污

染。废水排放可能是这种污染传播的主要途径，同

时这些河流水体用于灌溉饲料和蔬菜，对当地居民

的健康构成了严重威胁。虽然之前的研究表明了自

然水体或者生活、工业、农业废水中的抗生素污染能

够造成潜在的生态风险，并且对生态风险的评估也

提供了帮助，然而在地表河流接纳污水处理厂的再

生水后，一部分接纳水体会经过河床下渗到地下水

中。因地下水系统并非是抗生素污染的直接接纳水

体，所以通常被认为是受抗生素污染较小的一环往

往被忽视，但实际上地下水由于其特殊的环境特性

和与底层、层间包气带水的复杂相互作用而更容易

成为抗性基因水平转移的场所。目前对于地下水中

的抗生素污染对微生物群落的影响研究还很欠缺。

本文对再生水入渗区污水处理厂排水和地下水

的污染开展调查，基于微生物群落１６ＳｒＲＮＡ基因
高通量测序结果，利用统计学将分子生物学和地球

化学耦合一起，对再生水入渗区抗生素对地下水微

生物群落组成和功能的影响开展研究。主要关注的

问题包括：不同季节地下水环境因子的差异和抗生

素污染分布特征；微生物群落多样性、不同季节微生

物群落差异以及再生水与地下水之间微生物群落的

联系；在物种和功能群水平上，抗生素及其他主要环

境因子对微生物群落的影响机制。拟为探讨再生水

渗入对城市地下水中微生物群落结构及其功能的影

响，以及抗生素的生态风险提供帮助。

１　研究区概况
研究区位于北方某城市河流径流区域周边，为

山前冲洪积扇，地势北高南低，由山前向平原倾斜。

水文地质条件主要为第四系沉积，厚度由北向东南

增大，含水层结构由粗变细，层次由单一到多层。地

下水流向与地表水相同，由东北流向西南。其中，采

样点Ｇ１、Ｇ２为受到 Ｗ１污水处理厂排水河道下渗
直接影响的地下水硝酸盐污染区；Ｇ３、Ｇ４为受南水
回补影响的地下水；Ｇ５为受到引温济潮回补影响的
地下水。Ｇ３和Ｇ５点位附近人口较为密集，分布有
城市排污口、农田灌溉地以及养殖场等（图１）。
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图１　采样点区位图
Ｆｉｇ．１　Ｂｉｔｍａｐｏｆｔｈｅｓａｍｐｌｉｎｇｐｏｉｎｔａｒｅａ

２　实验部分
２．１　样品采集

本研究共有８个采样点，其中３个采样点为污
水处理厂排水口 （ｗａｓｔｅｗａｔｅｒｔｒｅａｔｍｅｎｔｐｌａｎｔ，
ＷＷＴＰ），再生水样品标记为Ｗ１、Ｗ２、Ｗ３。５个采样
点（图 １）位于再生水入渗影响的地下水监测井
（ｇｒｏｕｎｄｗａｔｅｒ，ＧＷＴ），分别标记为 Ｇ１（水位２５．０４～
２５．２９ｍ）、Ｇ２（水位 ２８．７０～２９．２０ｍ）、Ｇ３（水位
１７．５０～２０．２４ｍ）、Ｇ４（水位 １７．９９～２３．０８ｍ）、Ｇ５
（水位１７．８８～２０．０５ｍ）。样品采集于２０２０年３月
（－Ｍａｒ）、９月两个月份（－Ｓｅｐｔ），共采集样品 １５
个，编号分别为 Ｗ１－Ｍａｒ、Ｗ２－Ｍａｒ、Ｗ３－Ｍａｒ，
Ｇ１－Ｍａｒ、Ｇ２－Ｍａｒ、Ｇ３－Ｍａｒ、Ｇ４－Ｍａｒ、Ｇ５－Ｍａｒ，
Ｗ１－Ｓｐｅｔ、Ｗ２－Ｓｐｅｔ、Ｗ３－Ｓｐｅｔ，Ｇ１－Ｓｐｅｔ、
Ｇ３－Ｓｐｅｔ、Ｇ４－Ｓｐｅｔ、Ｇ５－Ｓｐｅｔ（９月份 Ｇ２位点封闭
未采集）。

样品采集使用无菌聚苯乙烯瓶（１Ｌ），每个采样
点各采集１０Ｌ水样（其中５Ｌ用于理化因子分析，３Ｌ
用于微生物样品富集，２Ｌ样品作为备份）。将采集
好的样品放置于低温保温箱中 １２ｈ内运送至实验
室，储存在４℃冰箱中。
２．２　样品分析测试方法

本课题组对采集的样品进行理化测试，现场采

集的样品一部分进行就地测量，以表征样品的 ｐＨ、
溶解氧、氧化还原电位和电导率。实验室测定指标

主要包括无机阴阳离子、三氮和抗生素。其中无机

组分具体包括，金属阳离子：Ｋ＋、Ｎａ＋、Ｃａ２＋、Ｍｇ２＋、
ＮＨ＋４；阴离子：Ｆ

－、Ｃｌ－、ＳＯ２－４ 、ＮＯ
－
３、ＮＯ

－
２ 等；超高效

液相色谱－质谱联用仪检测所有抗生素浓度。
２．２．１　无机阴离子、金属阳离子及三氮测试

（１）金属阳离子（Ｋ＋、Ｎａ＋、Ｃａ２＋、Ｍｇ２＋等）通过
电感耦合等离子体发射光谱仪（德国，ＳＰＥＣＴＲＯ）进
行定量，阴离子（Ｆ－、Ｃｌ－、ＳＯ２－４ 、ＨＣＯ

－
３、ＣＯ

２－
３ ）通过

离子色谱法使用 ＩＣＳ－９０离子色谱仪（美国，
Ｄｉｏｎｅｘ）测定。测定次数为３次，空白样品为０，其中
Ｋ＋、Ｎａ＋、Ｃａ２＋、Ｍｇ２＋的检出限分别为：０．１５、０．０２、
０．０２、０．０２μｇ／ｍＬ，质量控制的相对偏差在 ０．０７～
０．１９之间。

（２）使用紫外分光光度法，利用 ＨＰ８４５３紫外
可见分光光度计（美国，Ｈｅｗｌｅｔｔ－Ｐａｃｋａｒｄ）分别在
２２０～２７５ｎｍ、５４０ｎｍ和 ４２０ｎｍ波长处测定 ＮＯ－３、
ＮＯ－２ 和ＮＨ

＋
４ 浓度。硝酸盐氮最低检出浓度为０．０８

ｍｇ／Ｌ，测量上限为４ｍｇ／Ｌ硝酸盐氮，标线浓度范围
为０、０．２、０．６、１．０、１．４、２．０ｍｇ／Ｌ；亚硝酸盐氮最低
检出浓度为０．００３ｍｇ／Ｌ，测量上限为 ０．２０ｍｇ／Ｌ亚
硝酸盐氮，标线浓度分别为 ０、０．０２、０．０６、０．１、
０．１４、０．２ｍｇ／Ｌ；氨氮最低检出浓度为 ０．０２５ｍｇ／Ｌ，
测量上限为２ｍｇ／Ｌ氨氮，标线浓度分别为 ０、０．１、
０．２、０．６、１、１．４、２ｍｇ／Ｌ。
２．２．２　抗生素指标（替代物、基质加标、空白加标

回收率）和浓度测试

抗生素采用固相萃取（ＳＰＥ）与超高效液相色谱
－串联二级质谱（美国，ＵＰＬＣ－ＭＳ／ＭＳ）的方法检
测。抗生素萃取使用自动固相萃取仪器（ＡｕｔｏＳＰＥ
－０６Ｃ，美国，ＲｅｅｋｏＩｎｓｔｒｕｍｅｎｔ）和ＯａｓｉｓＨＬＢＳＰＥ柱
（６ｍＬ，５００ｍｇ，美国，Ｗａｔｅｒｓ）来萃取地下水样品中的
抗生素。每一根ＳＰＥ柱使用６ｍＬ甲醇和６ｍＬ乙二
胺四乙酸溶液（Ｎａ２ＥＤＴＡ，０．１ｇ／Ｌ）活化 ＳＰＥ柱。在
１Ｌ地下水样品中添加 ６．０ｇ的 Ｎａ２ＥＤＴＡ，待
Ｎａ２ＥＤＴＡ完全溶解后，使用６ｍｍｏｌ／Ｌ盐酸和氢氧化
钠溶液调节样品 ｐＨ在４．３～４．５范围内。再向样
品中加入１０μＬ替代标准混合溶液［４ｎｇ／μＬ的氧氟
沙 星 － Ｄ３ 和 磺 胺 邻 二 甲 氧 嘧 啶 － Ｄ６
（ｓｕｌｆａｄｉｍｅｔｈｏｘｉｏｎｅ）的甲醇溶液，德国，Ｗｉｔｅｇａ］，并以
６ｍＬ／ｍｉｎ的速度活化 ＳＰＥ柱后再进行固相萃取。
１Ｌ地下水样品完全萃取在 ＳＰＥ柱后，将 ＳＰＥ柱用
１０ｍＬ超纯水浸提，并使用高纯氮气干燥 ３０ｍｉｎ，
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然后用６ｍＬ氨水／甲醇（５∶９５，Ｖ／Ｖ）溶液洗脱。最
后，将洗脱液用氮气吹脱至小于１ｍＬ。使用甲醇 －
水溶液（１∶１，Ｖ／Ｖ）将洗脱液体积补定容至１．０ｍＬ。
再向１．０ｍＬ洗脱液中加入 １０μＬ内标混合物
［４ｎｇ／μＬ的达氟沙星 －Ｄ３、磺胺吡啶 －

１３Ｃ６、磺胺氯
哒嗪 －１３Ｃ６、红霉素

１３Ｃ－Ｄ３和去甲基金霉素
（ｄｅｍｅｔｈｙｌｃｈｌｏｒｔｅｔｒａｃｙｃｌｉｎｅ）的 甲 醇 溶 液，德 国，
Ｗｉｔｅｇａ］。

后续对抗生素进行测定的仪器参数如下。色谱

柱：ＷａｔｅｒｓＡＣＱＵＩＴＹ ＵＰＬＣＢＥＨ Ｃ１８２．１ｍｍ ×
５０ｍｍ；流动相 Ａ：０．１％甲酸水溶液；流动相 Ｂ：甲
醇／乙腈（１∶１，Ｖ／Ｖ，含 ０．１％甲酸）；流速设定为
０．２ｍＬ／ｍｉｎ，进样量设定为１μＬ，柱温为４０℃。进行
室内分析时，一个实验室空白、一个实验室空白加

标、一个平行样品和一个样品基质加标作为实验室

质控样品。实验室空白中抗生素的浓度低于相应方

法检测限（ｍｅｔｈｏｄｄｅｔｅｃｔｉｏｎｌｉｍｉｔｓ，ＭＤＬ），实验室空
白加标的回收率范围为７６．５０％ ～９２．２５％，基质加
标回收率范围为８５．１７％ ～１０３．７５％，目标化合物
的替代物、样品加标回收率、基质加标回收率均在合

理范围内（５０％ ～１５０％）。本研究中，抗生素的方
法检出限为：磺胺醋酰（１．８２ｎｇ／ｍＬ）、磺胺吡啶
（０．８１ｎｇ／ｍＬ）、莫西沙星（０．９４ｎｇ／ｍＬ）、环丙沙星
（３．９５ｎｇ／ｍＬ）、氧氟沙星（３．０１ｎｇ／ｍＬ）、诺氟沙星
（１．０８ｎｇ／ｍＬ）。
２．２．３　微生物分子生物学测试

使用无菌０．２２
!

ｍ滤膜（美国，Ｍｉｌｌｉｐｏｒｅ）收集
水体样品（３Ｌ）中的微生物用于提取 ＤＮＡ。使用
Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ． ＳｏｉｌＤＮＡＫｉｔ（美国，ＯｍｅｇａＢｉｏ－ｔｅｋ）
土壤ＤＮＡ提取试剂盒进行样品 ＤＮＡ提取，提取后
将ＤＮＡ存储在－８０℃下。构建 ＰＥ文库及 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
测序。使用ＮＥＸＴＦＬＥＸＲａｐｉｄＤＮＡ－ＳｅｑＫｉｔ进行建
库，利用Ｉｌｌｕｍｉｎａ公司的ＭｉｓｅｑＰＥ３００平台进行测序
（上海美吉生物医药科技有限公司）。

２．３　数据分析方法
使用ＦＡＳＴＰ软件对原始测序序列进行质控，使

用ＦＬＡＳＨ软件进行拼接，使用 ＵＰＡＲＳＥ软件，根据
９７％的相似度对序列进行 ＯＴＵ聚类。利用 ＲＤＰ
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ对每条序列进行物种分类注释，比对 Ｓｉｌｖａ
１６ＳｒＲＮＡ数据库（ｖ１３８），设置比对阈值为７０％。

使用 Ｒ 中 Ｖｅｇａｎ包 （ｈｔｔｐｓ：／／ｇｉｔｈｕｂ．ｃｏｍ／
ｖｅｇａｎｄｅｖｓ／ｖｅｇａｎ）计算微生物群落的物种丰富度、
Ｓｉｍｐｓｏｎ指数、方差分解分析（ｖａｒｉａｎｃｅｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ
ａｎａｌｙｓｉｓ，ＶＰＡ）、相似性分析（ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ，

ＡＮＯＳＩＭ）、方差膨胀因子分析（ｖａｒｉａｎｃｅｉｎｆｌａｔｉｏｎ
ｆａｃｔｏｒ，ＶＩＦ）等；使用 Ｒ中 ａｐｅ包（ｈｔｔｐ：／／ａｐｅ－
ｐａｃｋａｇｅ．ｉｒｄ．ｆｒ／）进行非度量多微尺度分析（Ｎｏｎ－
ｍｅｔｒｉｃｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌｓｃａｌｉｎｇ，ＮＭＤＳ）；利用 Ｒ语言
中ＣＣＡ包（ｈｔｔｐｓ：／／ＣＲＡＮ．Ｒ－ｐｒｏｊｅｃｔ．ｏｒｇ／ｐａｃｋａｇｅ
＝ＣＣＡ）进行环境因子与微生物群落丰度之间的典
范对 应 分 析 （ｃａｎｏｎｉｃａｌｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓ，
ＣＣＡ）；利用 Ｒ语言 Ｈｍｉｓｃ包（ｈｔｔｐｓ：／／ｇｉｔｈｕｂ．ｃｏｍ／
ｈａｒｒｅｌｆｅ／Ｈｍｉｓｃ／）计算物种与物种之间和物种与环
境因子之间的相关性，配合 Ｇｅｐｈｉ软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ
０．９２）实现微生物共现性网络的可视化。

３　结果与讨论
３．１　理化因子及抗生素测试结果（回收率、检出率

以及浓度）
对３月和９月两期水样的阳离子进行分析发现

（表 １），Ｃａ２＋、Ｍｇ２＋在 ３月份的最高浓度分别为
１２７．３５ｍｇ／Ｌ、８１．９３ｍｇ／Ｌ，在９月份的最高浓度分别
为９７．１１ｍｇ／Ｌ、３１．３４ｍｇ／Ｌ，可见３月浓度高于９月
份，说明３月份样品中水质硬度明显高于９月水质
硬度。Ｋ＋、Ｎａ＋浓度在 ９月份样品中出现最大值
（２０．９１ｍｇ／Ｌ、１２０．３０ｍｇ／Ｌ），两期水样中的变化较
为显著。从阴离子分析结果中可以发现，Ｃｌ－浓度
在两期样品中无明显的浓度变化，但是污水处理厂

排水处样品的 Ｃｌ－浓度较地下水偏高，可能因为污
水处理厂处理废水出水前的最后一步添加氯或者在

城市用水中氯化物的大量使用［１８－１９］。Ｆ－、ＨＣＯ－３、
ＣＯ２－３ 和ＳＯ

２－
４ 各离子浓度在两期样品中并无组间

显著差异。三氮（ＮＨ＋４、ＮＯ
－
３ 和 ＮＯ

－
２）在不同季节

两组间的差异并不显著，且在组内变化也不明显。

虽然三氮随季节变化不明显，但是ＮＯ－３ 在地下水样
品Ｇ１处却有较高浓度（３月和 ９月样品分别为
７９．０７ｍｇ／Ｌ、５４．２７ｍｇ／Ｌ），说明了 Ｇ１处可能存在有
其他的无机氮源。

本研究每个采样点的测试样品为单份样品，每

个样品都取三次平行测定值计算其平均值，３月份
样品替代物（氧氟沙星 －Ｄ３和磺胺二甲氧嘧啶 －
Ｄ６）的回收率分别为 ５４．７５％ ～８１．７５％和５４．１７％
～１１８．０８％，９月份样品替代物的回收率分别为
９２．５８％～１１８．２５％和 ７６．０８％ ～９０．１７％，分析结
果均满足要求。通过筛选，６种抗生素在各个采样
点检出率都大于 ５０％（表 ２），主要为诺氟沙星
（Ｎｏｒｆｌｏｘａｃｉｎ）、磺胺吡啶（Ｓｕｌｆａｐｙｒｉｄｉｎｅ）、磺胺醋酰
（Ｓｕｌｆａｃｅｔａｍｉｄｅ）、莫西沙星（Ｍｏｘｉｆｌｏｘａｃｉｎ）、氧氟沙星
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表１　各采样点理化因子数据
Ｔａｂｌｅ１　Ｐｈｙｓｉｃａｌａｎｄｃｈｅｍｉｃａｌｆａｃｔｏｒｄａｔａｏｆｅａｃｈｓａｍｐｌｉｎｇｐｏｉｎｔ

样品编号
理化因子含量（ｍｇ／Ｌ）

Ｋ＋ Ｎａ＋ Ｃａ２＋ Ｍｇ２＋ ＮＨ＋４ Ｆ－ Ｃｌ－ ＳＯ２－４ ＮＯ－３ ＮＯ－２ ＨＣＯ－３ ＣＯ２－３
Ｗ１－Ｍａｒ － １２．４４ ７２．５２ ４８．１４ ０．６３ ０．３４ １７９．００ １０８．００ ２３．３０ ０．１９ － ２１６．９８
Ｗ２－Ｍａｒ － １３．５８ １２７．３５ ８１．９３ １．２６ ０．４２ １６５．００ ７１．９０ ７．５２ ０．１６ － ３３０．０６
Ｗ３－Ｍａｒ － １２．６２ ９９．４９ ６１．６４ ０．０７ ０．６０ ７６．４０ ６３．００ ９．４８ ０．０２ － ２５５．４９
Ｇ１－Ｍａｒ ６．５０ ４７．８１ ９７．２４ ３０．６１ ４．０５ ０．２１ ４７．３８ １２０．１５ ５４．２７ ０．１５ ２５９．７７ －
Ｇ２－Ｍａｒ ７．９５ ７３．５２ ８２．８７ ２８．２９ ０．６２ ０．３７ ６８．２９ １２２．９０ ９．１９ ０．１０ ２６５．８８ －
Ｇ３－Ｍａｒ １．３４ １６．０６ １４．４８ １１．１３ ０．１４ ０．５５ １３．１６ １８．５９ １．９６ ０．０３ ７９．４６ －
Ｇ５－Ｍａｒ ２．４８ ８０．２７ ４２．３２ １７．１２ ２．０１ ０．３５ ２５．０６ ２１．７８ ２．００ ０．０７ ３１９．０６ －
Ｗ１－Ｓｅｐｔ ２０．１２ １０４．４０ ９７．１１ ２７．８８ ０．６６ ０．３５ １９３．１０ １３９．３０ ３．３６ ０．０２ ３０５．６０ －
Ｗ２－Ｓｅｐｔ １５．４５ １２０．３０ ８０．２１ ２５．９８ ０．３７ ０．６４ １６６．２０ ７２．６０ ３１．２１ ０．２１ ２８７．３０ －
Ｗ３－Ｓｅｐｔ ２０．９１ ９３．６５ ４６．６６ ２０．１５ ０．０９ － ６２．０１ ５０．３８ ３．１５ － ２７３．６０ －
Ｇ１－Ｓｅｐｔ ７．００ ６１．４４ ９５．６３ ３１．３４ ０．８７ ０．２４ ８８．９１ ９６．７６ ７９．０７ ０．３４ ２５２．４０ －
Ｇ３－Ｓｅｐｔ １．７８ １６．３５ ２２．４０ １１．４１ ０．０９ ０．４２ ２１．８３ ２４．３２ ５．５４ － ９６．５７ －
Ｇ４－Ｓｅｐｔ １．６１ １３．３６ ３８．０９ １１．１４ ０．０５ ０．３９ １６．３５ ２４．８７ ６．０８ － １３８．７０ －
Ｇ５－Ｓｅｐｔ ３．６０ ８６．６１ ５４．６４ ２２．８４ ３．０８ ０．４９ ９０．６２ ２８．０４ １．１６ ０．０１ ３１３．５０ －

注：“－”表示低于检出限；Ｇ４－Ｍａｒ未测试完整数据导致数据缺失未列出；Ｇ２－Ｓｅｐｔ由于采样点封闭，样品未采集，故缺失数据。

（Ｏｆｌｏｘａｃｉｎ）和环丙沙星（Ｃｉｐｒｏｆｌｏｘａｃｉｎ）。检出结果
显示，磺胺吡啶、诺氟沙星和氧氟沙星三种抗生素在

所有点位几乎均有检出。聚类分析结果显示，３月
份抗生素浓度要高于９月整体抗生素浓度，主要表
现为磺胺醋酰和环丙沙星的浓度偏高。本文推测主

要原因是９月份处于汛期，水量较大导致抗生素浓
度较低，而３月份水量较少同时地下水主要由再生
水补给，导致整体上抗生素浓度在该月偏高，这也说

明地下水中的抗生素污染可能主要来自于再生水。

另一个可能的原因是与季节性流行病的爆发有关，

由于季节性流行病而引起抗生素使用量的增加从而

导致城市地下水体中抗生素浓度增加［２０］。同时抗

生素浓度在样品采样点存在差异，污水处理厂排水

中总体抗生素浓度也要高于地下水，这可能是携带

有抗生素的再生水在与地下水交汇之前和过程中被

包气带物质所吸附，或者在运输过程中被其他水流

稀释，故导致地下水抗生素浓度检出不明显［２１－２３］。

对于不同的抗生素种类，氧氟沙星在污水处理

厂排水样品中检出较高，浓度最高达到了１２１０ｎｇ／Ｌ
（Ｗ１－Ｓｅｐｔ）；磺胺醋酰在 ３月份的样品中浓度较
高，最高达到２６９．４０ｎｇ／Ｌ（Ｗ２－Ｍａｒ）；环丙沙星在
地下水样品 Ｇ１、Ｇ３、Ｇ５组较高，最高达到３４０ｎｇ／Ｌ
（Ｇ３－Ｍａｒ）；诺氟沙星和磺胺吡啶类似，都在污水处
理厂排水样品中有较高浓度检出；莫西沙星不仅在

污水处理厂排水有较高检出，同时在地下水 Ｇ１和
Ｇ５也有较高检出。此结果与之前研究中发现的氟
喹诺酮类抗生素（包括环丙沙星、氧氟沙星等）和磺

胺类抗生素在污水处理厂水样以及地下水中占据主

导相似［２４］。地下水样品中，Ｇ１、Ｇ３、Ｇ５整体抗生素
浓度较高，Ｇ１点位更靠近污水处理厂，再生水排放
后由于距离Ｇ１点位较近，被吸附或稀释较少，所以
Ｇ１点位整体抗生素浓度较高，而 Ｇ３和 Ｇ５不仅是
河流下游和交界点，同时该点位周围居民较多，附近

分布有城市排污口、农家养殖场和农作物灌溉地，其

他研究结果显示城市污水排放和畜牧业等对地下水

中抗生素分布具有显著影响，因此人为活动可能是

影响本研究区地下水中抗生素浓度的又一因素［２５］。

表２　各采样点抗生素浓度
Ｔａｂｌｅ２　Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｉｎｅａｃｈｓａｍｐｌｉｎｇｐｏｉｎｔ

样品编号
磺胺醋酰

（ｎｇ／Ｌ）

磺胺吡啶

（ｎｇ／Ｌ）

莫西沙星

（ｎｇ／Ｌ）

环丙沙星

（ｎｇ／Ｌ）

氧氟沙星

（ｎｇ／Ｌ）

诺氟沙星

（ｎｇ／Ｌ）

Ｗ１－Ｍａｒ ２６７．５０ ４７．０３ ２１．４３ ３０．５７ ４３８．３３ １１１．１７
Ｗ２－Ｍａｒ ２６９．４０ １６．９７ ０．９４ １２．０３ ５７．２０ １３．０３
Ｗ３－Ｍａｒ １９６．５３ １１．６７ ９．４５ ３６．３０ １０６．３３ １９．７７
Ｇ１－Ｍａｒ ２０２．７０ ４．７７ １０．９５ １５８．２３ ３．５７ １２．５７
Ｇ２－Ｍａｒ ２０９．２０ ３．７３ ０．９５ ３１．９７ ３．０４ １．３６
Ｇ３－Ｍａｒ ２１２．６０ ０．８９ ０．９４ ３４０．１７ １０．６３ １５．４７
Ｇ４－Ｍａｒ １９６．９７ ０．８３ ０．９９ ３７．２７ ３．２３ １．７７
Ｇ５－Ｍａｒ ２０４．５３ ０．９７ １０．５３ ２１２．３７ ３．６８ １５．４０
Ｗ１－Ｓｅｐｔ － ８１．２０ １５．６０ ２２．７０ １２１０．００ １００．００
Ｗ２－Ｓｅｐｔ － ９．７０ － － ４３．７０ １１．４０
Ｗ３－Ｓｅｐｔ － １４．００ － － １４４．００ １２．８０
Ｇ１－Ｓｅｐｔ － ７．９７ － － ７．２０ ５．３０
Ｇ３－Ｓｅｐｔ － ０．８８ － － ３．０５ －
Ｇ４－Ｓｅｐｔ － １．０１ － － ３．１９ １．１４
Ｇ５－Ｓｅｐｔ － １．２２ － － ３．２２ ７．３３

注：“－”表示低于检出限；Ｇ２－Ｓｅｐｔ由于采样点封闭，样品未采集，故缺失数据。
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３．２　微生物群落结构分析
本文对所测得的两期１６ＳｒＲＮＡ测序数据进行

稀释曲线分析，其结果显示 Ｓｈａｎｎｏｎ指数的稀释曲
线趋近于平缓，说明了对样本微生物群落的检测比

率接近饱和，目前的测序量能够覆盖样本中的绝大

部分物种。将３月份和９月份污水处理厂排水和地
下水样品得到的高质量序列按照９７％的相似性聚

图２　前２０优势物种在再生水和地下水中的丰度
Ｆｉｇ．２　Ａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆｔｈｅｔｏｐ２０ｇｅｎｅｒａｉｎｒｅｃｌａｉｍｅｄｗａｔｅｒａｎｄｇｒｏｕｎｄｗａｔｅｒ

类成不同的ＯＴＵ，共得到１０２６个ＯＴＵ，这些ＯＴＵ分
属于３３２个种，２９４个属，１９８个科，１１９个目，６７个
纲以及２４个门。两期样品中占据主导地位的都是
变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，８１．０４％），其次是拟杆菌
门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ，７．６０％）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ，
４．２１％）。在不同的样品间，优势微生物差异并不
明显，其中Ｇ１和Ｇ４表现出与污水处理厂更高的相
似性。污水处理厂排水和地下水采样点的距离往往

也会对地下水的物种组成产生一定影响。例如在距

离污水处理厂排水较近的地下水采样点处，由于污

水处理厂再生水的入渗，该处地下水的物种组成往

往与污水处理厂处的相似度更高，即再生水入渗会

改变研究区地下水的微生物群落物种组成［２６］。

３月份 的 优 势 属 有 鞘 脂 菌 属 （Ｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ，
２９．２７％）、假单胞菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ，１４．５０％）、甲基
单胞菌属（Ｍｅｔｈｙｌｏｔｅｎｅｒａ，６．６１％）；而９月份的优势
菌属有福格斯氏菌（Ｖｏｇｅｓｅｌｌａ，１１．８２％）、黄杆菌
（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ，６．６８％）、鞘 氨 醇 单 胞 菌

（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ，５．４４％）。在丰度前２０的优势属中
（图２），黄杆菌属［２７］和默氏菌属［２８］均被报道具有

对环境压力的高抗性和耐药性。

对样品进行群落组成差异分析，发现在属水平

上两组样品间存在着显著的差异，３月份和９月份
的样品明显地分离开来（Ｐ＝０．００５）。为了检验各
点数据按季节分组是否显著（图３ａ），本文对两期数
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ａ—微生物群落属水平上的非度量多维尺度（ＮＭＤＳ）分析；
ｂ—属水平上相似性分析（ＡＮＯＳＩＭ）用来检验组间（３月和
９月）的差异是否显著大于组内差异，从而判断按季节分组
是否有意义。

图３　３月和９月水体样品中微生物群落结构差异
Ｆｉｇ．３　Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｉｎｗａｔｅｒ

ｓａｍｐｌｅｓｉｎＭａｒｃｈａｎｄＳｅｐｔｅｍｂｅｒ．ａ．Ｎｏｎ－ｍｅｔｒｉｃ
ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌｓｃａｌｉｎｇ（ＮＭＤＳ）ａｎａｌｙｓｉｓａｔｔｈｅｇｅｎｕｓ
ｌｅｖｅｌｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙ；ｂ．Ａｔｔｈｅｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌ，
ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ（ＡＮＯＳＩＭ）ｉｓｕｓｅｄｔｏｔｅｓｔ
ｗｈｅｔｈｅｒｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｇｒｏｕｐｓ（Ｍａｒｃｈａｎｄ
Ｓｅｐｔｅｍｂｅｒ）ｉｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｇｒｅａｔｅｒｔｈａｎｔｈａｔｗｉｔｈｉｎ
ｇｒｏｕｐｓ，ｓｏａｓｔｏｊｕｄｇｅｗｈｅｔｈｅｒｉｔｉｓｍｅａｎｉｎｇｆｕｌｔｏｇｒｏｕｐ
ｂｙｓｅａｓｏｎ

据进行 ＡＮＯＳＩＭ分析，结果如图３ｂ所示，两组的组
间差异显著大于两组内的差异（Ｐ＜０．００１），说明了
在月份样品中微生物群落呈现出不同的组成。其

中，鞘脂菌属是３月份样品中丰度最高的微生物，同
时也是差异较为显著的微生物（Ｐ＜０．０５）。福格斯
氏菌属、默氏菌属在９月份样品中的丰度要显著高
于其在３月份样品中的丰度（Ｐ＜０．０１），而束毛球
菌属的丰度则在３月份较高（Ｐ＜０．０５）。此外，不
动杆菌在３月和９月呈现显著差异（Ｐ＜０．０１），它
是一种耐药性较强的菌属，对氨苄西林、头孢菌素、

氯霉素和喹诺酮类药物大多耐药，之前有研究表明，

低浓度的抗生素影响下，微生物的功能以及抗性仍

受抗生素的调控，同时在亚最低抑制浓度时仍能诱

导微生物耐药性突变，或者增加某一微生物类群的

耐药性从而导致微生物群落多样性的降低［２９］。所

以不动杆菌在３月和９月可能接受到两种不同的调
控机制，在９月份抗生素浓度较低的情况下，由于受
到抗生素亚最低浓度特性的调控，具有耐药性的不

动杆菌会比其他不具备耐药性的菌属更容易接受低

胁迫环境从而导致丰度增加；相反，在抗生素浓度较

高的３月，过高的环境胁迫导致超过不动杆菌生态
位耐受限度，从而降低其丰度，这为人们认识抗生素

污染所带来的生态风险提供了一个新的认识。而对

于丰度较高的物种———鞘脂菌属和福格斯氏菌属，

其差异显著的原因可能是由于季节差异而引起的，

受到抗生素的调控可能较小，两期样品表现出明显

的季节差异。大多数微生物在季节变化上的差异大

于样品组间的差异，因此，本课题组将重点关注不同

季节微生物对环境的响应关系。

３．３　微生物群落与环境因子关联
３．３．１　环境因子对微生物群落的影响

为了探究理化因子与抗生素和微生物之间的关

联性，首先本课题组对所有测量的环境因子进行

ＶＩＦ分析后，挑选出了三氮（ＮＨ＋４、ＮＯ
－
３、ＮＯ

－
２），Ｋ

＋，

Ｃａ２＋，Ｍｇ２＋，Ｆ－以及６种抗生素这些环境因子进行
后续分析。再对筛选出来的环境因子与微生物进行

了ＶＰＡ分析（图４ａ），结果显示抗生素、三氮、阴阳
离子浓度对微生物群落的解释度分别为 １４．９％、
１９．８％、５．９％，三氮的解释度最高，其次是抗生素、
离子共同解释度和单抗生素解释度。本文选取了所

有样品点与三氮和抗生素进行 ＣＣＡ分析（图４ｂ），
结果表明６种抗生素对微生物样本有较强的影响，
不同类型的抗生素对于微生物的塑造能力也是不

同。从整体来看，磺胺吡啶、诺氟沙星、氧氟沙星和

莫西沙星对于微生物的影响强度最大，环丙沙星和

磺胺醋酰的影响程度较小，大部分微生物样本与三

氮都呈现出负相关，地下水中 Ｇ１点表现出与 ＮＯ－３
极强的相关性，这与 Ｇ１点位检出的高浓度 ＮＯ－３ 结
果吻合，说明 Ｇ１点的三氮污染显著影响了该处的
微生物群落组成。

为了研究不同季节的抗生素和微生物相互作

用，在不同月份的样品属水平上对前２０位的微生物
与主要抗生素进行相关性分析（图５），发现９月份
优势微生物丰度与抗生素之间的相关性较低，只有

５种微生物表现出对磺胺类抗生素、氧氟沙星以及
诺氟沙星的显著相关性，９月份水量的增加使得
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ａ—环境因子与微生物群落组成ＶＰＡ分析（方差分解分析）；

ｂ—三氮、抗生素与微生物群落组成ＣＣＡ分析（典范对应分析）。

图４　微生物和环境因子关联
Ｆｉｇ．４　Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓａｎｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

ｆａｃｔｏｒｓ．ａ．Ｖａｒｉａｎｃｅｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇａｎａｌｙｓｉｓ（ＶＰＡ）ｏｆ
ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ；ｂ．Ｃａｎｏｎｉｃａｌｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ
（ＣＣＡ）ｏｆｔｈｒｅｅｎｉｔｒｏｇｅｎ，ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓａｎｄｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

抗生素迁移快，稀释作用明显［３０］，这可能是抗生素

与物种相关性不显著的主要原因；在３月份的样品
中，前２０位的优势微生物属有１３种表现出与抗生
素之间显著的相关性，其中有８种优势微生物表现
出与抗生素有较强的相关性。然而在单个季节的抗

生素和微生物相关性中，环丙沙星和磺胺醋酰的显

著相关性却最强，环丙沙星和磺胺醋酰与微生物群

落较强的显著性有可能是和三氮共同作用微生物群

落从而引起的。

３．３．２　抗生素对于地下水中不同微生物功能群落
的影响

为了探究不同季节阶段抗生素对不同微生物功

能群的影响，选取了前５０优势属进行了微生物相关
性网络分析（ｒ≥０．５，Ｐ＜０．０５，图６），并且对不同季
节的网络图进行了节点、正相关线、负相关线、平均

聚类系数、网络直径、模块化、所属关键类群分类以

及正负相关线比值的计算。通过共现性网络分析，

图５　３月份和９月份样品抗生素与物种相关性
Ｆｉｇ．５　Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｓａｍｐｌｅｓｐｅｃｉｅｓａｎｄａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓｉｎ

（ａ）Ｍａｒｃｈａｎｄ（ｂ）Ｓｅｐｔｅｍｂｅｒ

将微生物群落和抗生素互作划分成了８个模块，每
个模块都是一个潜在的协同进化生态功能群。其中

一个模块中包含了７个主要菌属，与４种抗生素（诺
氟沙星、磺胺吡啶、氧氟沙星、莫西沙星）具有显著

相关性。另一个模块包含了５个菌属，与抗生素磺
胺醋酰和环丙沙星显著相关，这两个模块中抗生素

与物种均有较高的连结度。作用于不同的微生物功

能群落并且与微生物和抗生素有较高连结度的两个

—８５４—

第３期 　岩　矿　测　试　
ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｙｋｃｓ．ａｃ．ｃｎ

２０２２年



Ｓｐｅａｒｍａｎ相关系数阈值（ｒ≥０．５，Ｐ＜０．０５）。每个结点的大
小反映了附加到它的边的数量（程度中心性）。不同结点的

颜色代表了优势菌属在网络中属于不同的模块。同一模块

中的优势菌属在网络中具有较高的相似性。

图６　丰度前５０优势属与抗生素之间的共现性网络
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模块占据着微生物群落核心位置（两个模块在丰度

前５０的优势菌属中分别占２９％和１１％），同时抗生
素对于核心微生物的调控占据主导地位。具有正相

关关系的菌属可能受到抗生素较强的作用从而改变

微生物群落功能。抗生素在核心模块中都存在潜在

的传播，不同的生态群体及其功能在抗生素污染的

选择压力下均受到影响［３１］。假单胞菌和鞘脂菌属

都属于农药污染降解菌属［３２］，硫针菌属常用于芳香

族化合物的降解，例如煤焦油［３３］，而在抗生素的环

境胁迫下，这些菌属的降解功能可能会受到影响。

不动杆菌是一种致病菌属，虽然在网络分析中，其并

没有和抗生素产生连结，但抗生素可能通过作用于

整个模块从而间接影响该致病菌，增加了地下水抗

生素污染的生态风险，进而影响城市饮用水的健康

安全。

４　结论
本文利用一系列统计学分析方法，对不同季节

城市污水处理厂的再生水经河道入渗至地下水，进

而对地下水中微生物群落产生的潜在影响开展研

究，得到以下结果：①该研究区内环境因子在不同季
节的差异不大，但是三氮的浓度却在 Ｇ１、Ｇ２处偏
高，抗生素差异十分明显，呈现出３月份高、９月份
低的态势。②对于不同季节下的分组，在优势物种
的丰度上有明显差异：３月份优势物种呈现出平均
分布，９月份物种多集中于优势物种，同时，两个季
节的优势物种也呈现出差异：鞘脂菌属是３月份样
品中丰度最高的微生物，也是差异较为显著的微生

物。福格斯氏菌属、默氏菌属在９月份样品中的丰
度要显著高于其在３月份样品中的丰度，而束毛球
菌属的丰度则在３月份较高。③抗生素对于核心微
生物的调控占据主导地位，由于抗生素季节差异，优

势种的丰度也会随之改变，核心微生物的功能也会

直接或间接地受到抗生素的影响。同时，三氮对于

微生物群落的塑造也存在一定的影响。

在此领域，前人的研究内容多集中于自然水体

或者废水中的抗生素污染对微生物的影响及潜在的

生态风险。而从菌种水平和功能群水平上认识抗生

素对地下水环境微生物群落的扰动作用，对于再生

水的利用及抗生素的污染管控具有意义。本文的研

究聚焦城市地下水体中抗生素污染对微生物群落结

构及功能群的潜在影响，揭示了不同季节抗生素的

使用以及季节性的水量变化是影响研究区内抗生素

浓度产生差异的主要原因；厘清了再生水入渗区地

下水抗生素和三氮是影响微生物群落组成和功能的

主要影响因素，且不同类型抗生素对微生物群落的

影响具有差异性；优势功能群与抗生素的显著相关

性也暗示了抗生素污染在功能群水平上对微生物群

落的影响机制和潜在的环境效应。本研究为再生水

入渗地下水的风险评估和水资源的安全利用提供了
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ａｎｄａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｐｏｌｌｕｔａｎｔｌｅｖｅｌｓｉｎｗａｓｔｅｗａｔｅｒａｎｄｔｈｅ
ｗａｔｅｒｓｏｆｔｈｅＺａｒｑａＲｉｖｅｒ，Ｊｏｒｄａｎ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＳｃｉｅｎｃｅｓ，
２０２１，１１（１８）：８６３８．

［１８］　ＲａｊａｌａＫ，ＧｒｎｆｏｒｓＯ，ＨｅｓａｍｐｏｕｒＭ，ｅｔａｌ．Ｒｅｍｏｖａｌｏｆ
ｍｉｃｒｏｐｌａｓｔｉｃｓｆｒｏｍｓｅｃｏｎｄａｒｙｗａｓｔｅｗａｔｅｒｔｒｅａｔｍｅｎｔｐｌａｎｔ
ｅｆｆｌｕｅｎｔｂｙｃｏａｇｕｌａｔｉｏｎ／ｆｌｏｃｃｕｌａｔｉｏｎｗｉｔｈｉｒｏｎ，ａｌｕｍｉｎｕｍ
ａｎｄｐｏｌｙａｍｉｎｅ－ｂａｓｅｄｃｈｅｍｉｃａｌｓ［Ｊ］．ＷａｔｅｒＲｅｓｅａｒｃｈ，
２０２０，１８３：１１６０４５．

［１９］　ＳéｒｏｄｅｓＪＢ，ＢｅｈｍｅｌＳ，ＳｉｍａｒｄＳ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｃｋｉｎｇｄｏｍｅｓｔｉｃ
ｗａｓｔｅｗａｔｅｒａｎｄｒｏａｄｄｅ－ｉｃｉｎｇｓａｌｔｉｎａｍｕｎｉｃｉｐａｌ
ｄｒｉｎｋｉｎｇｗａｔｅｒｒｅｓｅｒｖｏｉｒ：Ａｃｅｓｕｌｆａｍｅａｎｄｃｈｌｏｒｉｄｅａｓｃｏ
－ｔｒａｃｅｒｓ［Ｊ］．ＷａｔｅｒＲｅｓｅａｒｃｈ，２０２１，２０３：１１７４９３．

［２０］　ＣａｕｃｃｉＳ，ＫａｒｋｍａｎＡ，ＣａｃａｃｅＤ，ｅｔａｌ．Ｓｅａｓｏｎａｌｉｔｙｏｆ
ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｐｒｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎｓｆｏｒｏｕｔｐａｔｉｅｎｔｓａｎｄｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
ｇｅｎｅｓｉｎｓｅｗｅｒｓａｎｄｗａｓｔｅｗａｔｅｒｔｒｅａｔｍｅｎｔｐｌａｎｔｏｕｔｆｌｏｗ
［Ｊ］．ＦｅｄｅｒａｔｉｏｎｏｆＥｕｒｏｐｅａｎＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌＳｏｃｉｅｔｉｅｓ
ＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＥｃｏｌｏｇｙ，２０１６，９２：ｆｉｗ０６０．

［２１］　ＤｉｎｇＧ，ＣｈｅｎＧ，ＬｉｕＹ，ｅｔａｌ．Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅａｎｄｒｉｓｋ
ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｏｆｆｌｕｏｒｏｑｕｉｎｏｌｏｎｅａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓｉｎｒｅｃｌａｉｍｅｄ
ｗａｔｅｒ ａｎｄ ｒｅｃｅｉｖｉｎｇ ｇｒｏｕｎｄｗａｔｅｒ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｒｅｐｌｅｎｉｓｈｍｅｎｔｐａｔｈｗａｙｓ［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｃｅｏｆｔｈｅＴｏｔａｌ
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，２０２０，７３８：１３９８０２．

［２２］　ＪｕｒａｄｏＡ，ＭａｒｇａｒｅｔｏＡ，ＰｕｊａｄｅｓＥ，ｅｔａｌ．Ｆａｔｅａｎｄｒｉｓｋ
ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｏｆｓｕｌｆｏｎａｍｉｄｅｓａｎｄｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓｉｎｕｒｂａｎ
ｇｒｏｕｎｄｗａｔｅｒ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔＰｏｌｌｕｔｉｏｎ，２０２０，２６７：
１１５４８０．

［２３］　ＶｙｓｔａｖｎａＹ，ＳｃｈｍｉｄｔＳＩ，ＤｉａｄｉｎＤ，ｅｔａｌ．Ｍｕｌｔｉ－ｔｒａｃｉｎｇ
ｏｆｒｅｃｈａｒｇｅｓｅａｓｏｎａｌｉｔｙａｎｄｃｏｎｔａｍｉｎａｔｉｏｎｉｎｇｒｏｕｎｄｗａｔｅｒ：
Ａｔｏｏｌｆｏｒｕｒｂａｎｗａｔｅｒｒｅｓｏｕｒｃｅｍａｎａｇｅｍｅｎｔ［Ｊ］．Ｗａｔｅｒ
Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１９，１６１：４１３－４２２．

［２４］　ＬｉＷ，ＳｈｉＹ，ＧａｏＬ，ｅｔａｌ．Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ，ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｎｄ
ｐｏｔｅｎｔｉａｌａｆｆｅｃｔｉｎｇｆａｃｔｏｒｓｏｆａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓｉｎｓｅｗａｇｅｓｌｕｄｇｅ
ｏｆｗａｓｔｅｗａｔｅｒｔｒｅａｔｍｅｎｔｐｌａｎｔｓｉｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅｏｆ

—０６４—

第３期 　岩　矿　测　试　
ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｙｋｃｓ．ａｃ．ｃｎ

２０２２年



ｔｈｅＴｏｔａｌＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，２０１３，４４５－４４６：３０６－３１３．
［２５］　马健生，王卓，张泽宇，等．哈尔滨市地下水中２９种抗

生素分布特征研究［Ｊ］．岩矿测试，２０２１，４０（６）：
９４４－９５３．
ＭａＪＳ，ＷａｎｇＺ，ＺｈａｎｇＺ Ｙ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆ２９ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓｉｎｇｒｏｕｎｄｗａｔｅｒｉｎＨａｒｂｉｎ
［Ｊ］．ＲｏｃｋａｎｄＭｉｎｅｒａｌＡｎａｌｙｓｉｓ，２０２１，４０（６）：９４４－９５３．

［２６］　ＯｌｉｖｅｉｒａＭＡ，ＧｏｕｌｄｅｒＲ．Ｔｈｅｅｆｆｅｃｔｓｏｆｓｅｗａｇｅ－ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
－ｗｏｒｋｓｅｆｆｌｕｅｎｔｏｎ ｅｐｉｌｉｔｈｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌａｎｄ ａｌｇａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｏｆｔｈｒｅｅｓｔｒｅａｍｓｉｎｎｏｒｔｈｅｒｎＥｎｇｌａｎｄ［Ｊ］．
Ｈｙｄｒｏｂｉｏｌｏｇｉａ，２００６，５６８（１）：２９－４２．

［２７］　ＷａｎｇＺ，ＹｕａｎＳ，ＤｅｎｇＺ，ｅｔａｌ．Ｅｖａｌｕａｔｉｎｇｒｅｓｐｏｎｓｅｓｏｆ
ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎｔｏｔｈｅｃｏ－ｓｅｌｅｃｔｉｖｅ
ｐｒｅｓｓｕｒｅｏｆｄｉｖａｌｅｎｔｚｉｎｃａｎｄｔｅｔｒａｃｙｃｌｉｎｅｂａｓｅｄｏｎ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓｃｈａｎｇｅｓ［Ｊ］．ＢｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，
２０２０，３１４：１２３７６９．

［２８］　ＦｕＪ，ＺｈｏｎｇＣ，ＺｈａｎｇＰ，ｅｔａｌ．Ｎｏｖｅｌｎｏｂｉｌｉｚａｂｌｅｇｅｎｏｍｉｃ
ｉｓｌａｎｄＧＥＩ－Ｄ１８Ａｍｅｄｉａｔｅｓｃｏｎｊｕｇａｔｉｏｎａｌｔｒａｎｓｆｅｒｏｆ
ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓｉｎｔｈｅｍｕｌｔｉｄｒｕｇ－ｒｅｓｉｓｔａｎｔ
ｓｔｒａｉｎ Ｒｈｅｉｎｈｅｉｍｅｒａ ｓｐ．Ｄ１８［Ｊ］．Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０２０，１１：６２７．

［２９］　 ＣａｉｒｎｓＪ，ＲｕｏｋｏｌａｉｎｅｎＬ，ＨｕｌｔｍａｎＪ，ｅｔａｌ．Ｅｃｏｌｏｇｙ
ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｓｈｏｗ ｌｏｗ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｉｍｐａｃｔｓ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｎｄｈｏｒｉｚｏｎｔａｌｔｒａｎｓｆｅｒｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
ｇｅｎｅｓ［Ｊ］．ＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓＢｉｏｌｏｇｙ，２０１８，１：３５．

［３０］　ＨｕａｎｇＦ，ＺｏｕＳ，ＤｅｎｇＤ，ｅｔａｌ．Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓｉｎａｔｙｐｉｃａｌ
ｋａｒｓｔｒｉｖｅｒｓｙｓｔｅｍｉｎＣｈｉｎａ：Ｓｐａｔｉｏｔｅｍｐｏｒａｌｖａｒｉａｔｉｏｎａｎｄ
ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｒｉｓｋｓ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，２０１９，６５０：１３４８－１３５５．

［３１］　ＺｈａｎｇＱ，ＺｈａｎｇＺＹ，ＺｈｏｕＳＹＤ，ｅｔａｌ．Ｍａｃｌｅａｙａ
ｃｏｒｄａｔａｅｘｔｒａｃｔ，ａｎ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ａｌｔｅｒｎａｔｉｖｅ，ｄｏｅｓｎｏｔ
ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｔｏａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｄｉｓｓｅｍｉｎａｔｉｏｎ
［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＨａｚａｒｄｏｕｓＭａｔｅｒｉａｌｓ，２０２１，４１２：１２５２７２．

［３２］　ＧｏｒｏｄｙｌｏｖａＮ，ＭｉｃｈｅｌＣ，ＳｅｒｏｎＡ，ｅｔａｌ．Ｍｏｄｉｆｉｅｄｚｅｏｌｉｔｅ
－ ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｉｏｆｉｌｍ ｉｎ ｓｅｒｖｉｃｅ ｏｆ ｐｅｓｔｉｃｉｄｅ
ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＳｃｉｅｎｃｅＰｏｌｌｕｔｉｏｎ
Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０２１，２８：４５２９６－４５３１６．

［３３］　ＳｐｅｒｆｅｌｄＭ，ＲａｕｓｃｈｅｎｂａｃｈＣ，ＤｉｅｋｅｒｔＧ，ｅｔａｌ．Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｏｆａｇａｓｗｏｒｋｓａｑｕｉｆｅｒａｎｄｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆ
ｎｉｔｒａｔｅ－ｒｅｄｕｃｉｎｇＡｚｏａｒｃｕｓａｎｄＧｅｏｒｇｆｕｃｈｓｉａａｓｋｅｙ
ｐｌａｙｅｒｓｉｎＢＴＥＸ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＷａｔｅｒＲｅｓｅａｒｃｈ，
２０１８，１３２：１４６－１５７．

ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎＣｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆＴｙｐｉｃａｌＡｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓｉｎＲｅｃｌａｉｍｅｄＷａｔｅｒ
ＩｎｆｉｌｔｒａｔｉｏｎＡｒｅａａｎｄ ＩｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇＦａｃｔｏｒｓｏｆＧｒｏｕｎｄｗａｔｅｒＭｉｃｒｏｂｉａｌ
Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ＧＵＯＺｉｎｉｎｇ１，ＷＡＮＧＸｕｓｈｅｎｇ１，ＸＩＡＮＧＳｈｉｚｈｅｎｇ１，ＨＵＴｏｎｇｂｏ１，ＬＩＵＦｅｉ２，ＧＵＡＮＸｉａｎｇｙｕ１

（１．ＳｃｈｏｏｌｏｆＯｃｅａｎＳｃｉｅｎｃｅｓ，ＣｈｉｎａＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＧｅｏｓｃｉｅｎｃｅｓ（Ｂｅｉｊｉｎｇ），Ｂｅｉｊｉｎｇ１０００８３，Ｃｈｉｎａ；
２．ＢｅｉｊｉｎｇＫｅｙＬａｂｏｒａｔｏｒｙｏｆＷａｔｅｒＲｅｓｏｕｒｃｅｓａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＥｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ，ＣｈｉｎａＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＧｅｏｓｃｉｅｎｃｅｓ
（Ｂｅｉｊｉｎｇ），Ｂｅｉｊｉｎｇ１０００８３，Ｃｈｉｎａ）

ＨＩＧＨＬＩＧＨＴＳ
（１）Ｔｈｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｔｙｐｉｃａｌａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓｉｎｇｒｏｕｎｄｗａｔｅｒｉｎａｒｅｃｌａｉｍｅｄｗａｔｅｒｉｎｆｉｌｔｒａｔｉｏｎａｒｅａｐｒｅｓｅｎｔｓｓｅａｓｏｎａｌ

ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｎｄｉｓａｆｆｅｃｔｅｄｂｙｈｕｍａｎｆａｃｔｏｒｓ．
（２）３－ｎｉｔｒｏｇｅｎａｎｄａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓａｒｅｔｈｅｍａｉｎｆａｃｔｏｒｓａｆｆｅｃｔｉｎｇｔｈｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆａｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ．Ｔｈｅｅｆｆｅｃｔｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｙｐｅｓｏｆａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓｏｎａｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｖａｒｙ．
（３）Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｐｏｌｌｕｔｉｏｎｈａｓａｄｉｒｅｃｔａｎｄｉｎｄｉｒｅｃｔｉｍｐａｃｔｏｎｍｉｃｒｏｂｉａｌｆｕｎｃｔｉｏｎ，ａｎｄｃａｕｓｅｓｐｏｔｅｎｔｉａｌｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓ
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