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摘要：综述了宏基因组学在海洋抗生素耐药性污染研究中的应用与展望.结果表明,通过宏基因组分析,能够全面解析海洋微生物群落的基因组成,特别

是抗生素耐药基因(ARGs)在海洋环境中的分布、多样性以及它们在时间和空间上的动态变化.分析发现:ARGs在海洋水体、沉积物和生物体中广泛存

在,且受污染源、环境条件和人为活动等多重因素的影响.宏基因组学不仅能够揭示 ARGs的传播机制,还可以为生态风险评估和 ARGs污染治理提供科

学依据,但在功能验证及环境驱动机制解析等方面仍存在局限.未来可进一步利用多组学整合分析、第三代测序技术和生物信息学工具等提升对海洋环

境中 ARGs污染的研究深度与精度.同时结合大数据、机器学习和人工智能技术,使得宏基因组学在海洋抗生素耐药性污染研究中具有不可替代的作用,

以期更好应对全球抗生素耐药性危机. 
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Application and perspective to metagenomics in the pollution of marine antibiotic resistance. MA Jian-qiao, CAI Yi-wei, LI 
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Abstract：This review summarizes the applications and future prospects of metagenomics in studying antibiotic resistance pollution 

in marine environments. Results demonstrate that metagenomic analysis enables comprehensive characterization of genetic 

composition in marine microbial communities, particularly regarding the distribution, diversity, and spatiotemporal dynamics of 

antibiotic resistance genes (ARGs). The analysis reveals that ARGs are ubiquitously present in marine waters, sediments, and 

organisms, influenced by multiple factors including pollution sources, environmental conditions, and anthropogenic activities. 

Metagenomics not only elucidates ARG dissemination mechanisms but also provides scientific foundations for ecological risk 

assessment and pollution mitigation; however, limitations persist in functional validation and interpretation of environmental driving 

mechanisms. Future research should leverage multi-omics integration, third-generation sequencing technologies, and advanced 

bioinformatics tools to enhance the depth and precision of marine ARG pollution studies. Concurrently, integration with big data, 

machine learning, and artificial intelligence technologies will establish metagenomics as an irreplaceable tool in marine antibiotic 

resistance research, offering critical insights for combating the global antibiotic resistance crisis. 
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抗生素耐药性是一场持续性的全球健康危机,

这一危机的主要根源在于在医疗、农业、工业和水

产养殖等领域对抗生素的广泛使用和滥用,导致大

量残余的抗生素通过废水直接排入到各种环境介

质中
[1]

.尽管部分细菌能够被抗生素有效杀灭 ,但

细菌在受到抗生素攻击后会通过适应性进化来抵

御杀菌作用,从而逐渐削弱抗生素的杀灭效果
[2 ]

.

此外,抗生素耐药基因(ARGs)作为一种生物元件,不

仅能通过微生物繁殖传给子代,还可通过质粒、转座

子、插入序列等移动遗传元件(MGEs)在环境中广泛

传播.释放到环境中的低剂量抗生素也会对环境中

的微生物产生胁迫和压力,促进 ARGs 的水平基因

转移(HGT),而微生物群落结构与 HGT 显著相关
[3]

.

在 HGT 中,ARGs 通常携带在 MGEs 上,而以上

MGEs则可以携带这些 ARGs转移到相关的病原菌 
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中,导致严重的生态风险和健康风险. 

海洋环境中抗生素污染问题尤为严峻,中国是

世界上最大的水产养殖国家之一,在大规模集约化

的水产养殖业中使用抗生素可有效地治疗动物疾

病,水产养殖过程中过度使用的饲料、化学品不仅直

接引入抗生素及 ARGs
[4]

,还通过海洋环境因素如营

养盐、重金属污染和微塑料等的协同作用 ,促进

ARGs的广泛传播.已有研究针对中国东南主要海水

养殖区进行了抗生素及 ARGs 污染分析,发现在沉

积物中的残留抗生素以四环素类(3.45~4.84ng/g)为

主,水体中以磺胺类(62~73.8ng/L)为主
[5]

.残留的抗

生素不仅导致近海 ARGs 多样性及丰度上升,还可

凭借海洋的开放性及水体流动性传播至更远的海

域.如在远离人类活动范围的马里亚纳海沟沉积物

中,研究者们发现了 11 种完全来源于人类活动的

ARGs亚型,如 ermF、mefA等,表明人类活动对海洋

环境的污染已无处不在
[6]

. 

宏基因组学作为一种无需培养即可全面解析

特定环境中所有微生物遗传信息的前沿技术,为抗

生素耐药性的研究提供了便利工具
[7-9]

.通过高通量

测序技术结合宏基因组学分析能够精确全面的解

析环境中 ARGs的种类、丰度及分布特征,从而突破

了传统培养方法在微生物不可培养性、依赖培养

条件、检测灵敏度不足等方面的限制
[10]

.基于该技

术开发的生物信息工具不仅能够识别已知及潜在

的新型 ARGs,还能结合生物信息学方法,揭示 ARGs

与宿主微生物及 MGEs 之间的复杂关系,追踪其传

播路径,为深入解晰 HGT 机制提供了一种更简洁和

直观的方式
[11-12]

.特别是在抗生素耐药性污染监测

中,宏基因组学更是在评估环境 ARGs 多样性与丰

度方面展现出了强大能力
[13]

. 

本研究旨在通过宏基因组学阐明海洋环境中

抗生素耐药性的来源解析、扩散机制及其对生态系

统的影响;并通过高通量测序、生物信息学分析等方

法的综合运用,将系统揭示海洋环境中抗生素ARGs

的分布特征、传播路径及其与海洋微生物群落的相

互作用,为遏制全球抗生素耐药性危机提供参考. 

1  宏基因组学视角下海洋环境中抗生素耐药性污

染的现状 

1.1  抗生素耐药菌及抗生素耐药基因在海洋环境

中的存在及其多样性 

海洋是抗生素耐药菌(ARB)和 ARGs 的重要储

存库与传播载体
[14]

.ARB 和 ARGs 能够通过生活污

水、农业径流及水产养殖废水等途径进入海洋,在微

生物群落中广泛传播并深刻影响其组成结构
[15]

.海

洋中目前常见的 ARB 有耐多药大肠杆菌、铜绿假

单胞菌、产超广谱 β-内酰胺酶菌株及耐万古霉素肠

球菌等,其携带有抗四环素、喹诺酮类、β-内酰胺类

及氨基糖苷类等 ARGs
[16]

.ARGs如 tet、sul、bla和

qnr等广泛存在于海洋水体、沉积物及生物体中
[17]

,

并与质粒、转座子等多种MGEs共存,表明其具有巨

大的潜在转移能力.另外,海洋环境中的高盐度、有

机物、重金属的污染及富营养化等条件可能促进

ARGs 的扩散.广泛存在的 ARB 和 ARGs 的污染不

仅威胁海洋生态,还会通过水体、沉积物和海洋生物

对人类健康构成风险
[18]

.海洋环境中 ARGs 的传播

模式如图 1所示. 

 

图 1  海洋环境中抗生素耐药基因的传播机制、路径与因素 

Fig.1  Mechanisms, pathways, and factors of antibiotic 

resistance gene transmission in marine environments 

1.2  耐药基因的地理及生态分布特征 

海洋水体不仅是 ARB与 ARGs的天然载体,更

是其在全球范围内迁移与传播的关键通道,其分布

受污染源的显著影响
[19]

.在人类活动密集区域,如城

市污水口、水产养殖场和农业径流汇入点,常检出高

丰度的 tetA、sul1、blaTEM 和 qnr 等 ARGs(3.83× 

10
6
~1.12×10

7
copies/L)

[20]
,表明长期人类活动对细菌

耐药性扩散产生了选择压力.而远离人类活动的自

然海域中的ARGs丰度较低(如海沟沉积物中ARGs
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平均丰度为 2.7×10
-2

copies/g),这可能源于环境储存

或微生物的天然抗性
[21]

.另外,温度、盐度和营养盐

浓度等环境因素也会通过影响微生物群落结构间

接调控 ARGs 在海洋水体中的分布
[22]

.开放海域的

洋流和潮汐使 ARGs可能跨越地理界限传播至更广

海域.值得注意的是,海洋沉积物是 ARGs的重要“储

存库”,其丰度和多样性通常高于相同环境水体中的

ARGs
[23]

.在靠近水产养殖场或污水排放点的海洋沉

积物中,常检出高浓度的 tetX、sul2 和 blaCTX-M 等

ARGs(10
5
~10

7
copies/g),而这些基因常与质粒、转座

子等 MGEs 共存,从而促进了 ARGs 的水平转移
[24]

.

海洋沉积物中 ARGs分布受颗粒物特性、有机物含

量及氧化还原条件等影响
[25]

.沉积物的静态环境为

ARGs提供了相对稳定的保存条件,使其能够在沉积

层中长期累积.然而当沉积物受到扰动时,其中的

ARGs可能被重新释放到水体中,并借助水体的流动

性扩散至更广泛的海域
[26]

.这种动态过程表明,沉积

物不仅是 ARGs的储存库,也是其传播的重要媒介. 

海洋生物也是 ARB 和 ARGs 的重要载体和传

播媒介.在近海养殖场的鱼类和贝类中,常检出高相

对丰度 tetB、tetD、blaCTX-M和 sul1/2等 ARGs,如 tetB

及 tetD两种ARGs在韩国海水养殖场的相对丰度占

总 ARGs 的 74.8%~98%
[27]

,这可能与水产养殖中四

环素类、磺胺类及喹诺酮类等抗生素使用相关
[28]

.

海洋底栖生物(如珊瑚、蛤蜊、海参等)因频繁接触

沉积物,往往可携带更多的 ARGs (10
6
~10

9
copies/g).

而生物体内的 ARGs可通过食物链传递至更高营养

级,最终通过食品暴露威胁人类健康
[29]

.因此,海洋生

物在耐药性扩散中的作用更不容忽视. 

2  宏基因组学应用于抗生素耐药污染研究的流程

与工具 

高通量测序(也称为下一代测序)是宏基因组学

的核心,它能够同时对数百万~数十亿条 DNA 分子

片段进行测序,使得快速、低成本地获取海量 DNA

序列信息成为可能.结合宏基因组学分析,避开了传

统微生物学依赖实验室培养的局限性,可用于解析

特定环境中所有微生物的组成、功能及相互作用

等  

[30]
.测序的第一步即需要对采集的样品进行预处

理及 DNA的提取.从海洋环境中采集的样品通常具

有高盐度,所以在 DNA提取前需用超纯水冲洗滤膜

或使用低盐缓冲液来促进细胞膜裂解和 DNA释放.

提取的 DNA 需通过质控工具(如 Nanodrop)评估质

量以判断所提取的 DNA 浓度是否满足后续的文库

构建需要(如 Illumina平台通常需要保证 DNA起始

量>1ng)
[31]

.在进行文库构建时 ,短读长技术需将

DNA 片段化(300~500bp)后构建测序文库,而长读长

技术(如 PacBio、Nanopore)可跳过片段化保留原始

DNA信息
[32]

.完成样品的预处理、DNA提取、DNA

质控及文库构建后,即可进行测序,目前主流的高通

量测序平台包括 Illumina、 Pacific Biosciences 

(PacBio)及 Oxford Nanopore(ONT).它们各具优缺点,

适应不同需求
[33-34]

.其中 Illumina 平台以其高准确

度、低成本的短读长数据(150~300bp)为优势,是目

前宏基因组学研究的主力
[35]

,但短读长限制了其对

复杂 ARGs、MGEs等功能基因的解析,其组装结果

也较为碎片化 ,难以解析质粒及病毒基因组 .而

PacBio和 Nanopore以长读长为优势,较短读长可以

更准确地识别出复杂的功能元件.其中 PacBio 读长

为 10~50kb,适合宏基因组组装及 ARGs 结构解析; 

Nanopore 读长可超 100kb,具备实时测序能力,适用

于研究 ARGs 与 MGEs 的关联
[36]

.长读长测序作为

近年来新兴的测序技术,目前还存在成本较高、测序

错误率高及测序深度低等缺点.总而言之,短读长测

序成本低,对于大规模研究及已知功能基因筛查更

具优势.而长读长测序极大提高了宏基因组组装的

质量,可以更准确地组装出更完整的微生物基因组,

不仅有助于新物种的发现,且可以深入探索微生物

宿主及不同功能基因之间的关联.未来的宏基因组

学研究应根据研究目的结合短读长与长读长测序

进行综合分析,从而更深入地理解微生物群落在环

境中的复杂作用机制. 

测序生成的原始数据需经过质控与预处理方

可进行后续的分析 ,目前主流的质控工具有

Trimmomatic及 fastp
[37-38]

,通过去除接头序列、过短

序列及低质量碱基可得到干净的高质量测序数据,

而宿主相关样本(如肠道、表皮)则需先进行质控再

通过序列比对工具(如 Bowtie2)去除宿主基因组序

列得到无宿主序列污染的干净序列才可用于后续

分析
[39]

.高质量的干净数据可在短读长(reads)阶段

进行初步分析或进行拼接与组装 .通常使用

MEGAHIT 等拼接软件将 reads 拼接为更长的重叠
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群(contigs)
[40]

.拼接质量可通过N50等指标评估,N50

越大,表示拼接序列的连续性越高,拼接效果越好.在

得到 contigs 及 reads 后,还可通过 MetaWRAP 或

BASALT等工具从复杂的宏基因组数据中恢复出细

菌等微生物的完整基因组,更深入地研究宿主及功

能基因之间的关联与相互作用
[41-43]

. 

宏基因组分析一般围绕 3 个阶段,首先在 reads

阶段进行物种及 ARGs的注释以初步了解样本中物

种与 ARGs的组成结构.虽然在 reads阶段即可知晓

样本中物种与 ARGs的分布特征,但由于 reads长度

较短,所以无法准确建立物种与 ARGs 之间的关系,

对于质粒等 MGEs 也难以进行注释.为了更深入地

了解 ARGs 与其宿主之间的关系,则需在 contigs 阶

段进行分析.首先需使用 Prodigal 等工具对 contigs

进行基因预测
[44]

,识别开放阅读框(ORF),并对其编

码序列进行提取,再通过比对工具将预测的基因序

列与公共数据库进行比对即可得到每条序列的对

比结果.在 contigs 阶段不仅可以注释出更多复杂的

ARGs,注释结果也更为准确.若研究目的聚焦于样

本中某些特定的 ARGs 宿主,则需要在宏基因组组

装基因组(MAGs)阶段进行分析,MAGs与 contigs在

分析流程与工具使用上大致相同,但通过在 MAGs

阶段进行分析,不仅可以了解 ARGs 在宿主内的分

布特征 ,还可以通过注释与代谢相关的基因判断

ARGs 是否及如何影响宿主对氮、磷等元素的生物

地球化学循环
[45]

.3 个阶段的分析各有特点,应根据

研究目的选择合适的分析手段.此外,丰度的计算也

至关重要 .ARGs 等功能基因的相对丰度通常以

RPKM、TPM 及 FPKM 等标准化指标进行计算
[46]

.

常用的丰度计算工具有 CoverM 等
[47]

.通过标准化

方法可消除基因长度及测序深度对丰度计算的影

响,使不同样本间的 ARGs 及其它功能基因丰度具

有可比性,更有利于基于不同时空样本的综合分析.

一般来说,无论是水体还是土壤样品,包括本文关注

的海洋环境水体、沉积物及生物样本等基于宏基因

组学的分析流程和常用工具见图 2. 

在宏基因组学研究中,根据研究目的选择合适

的生物信息学工具和数据库至关重要.物种注释常

用数据库包括 NCBI NR、GTDB等.NCBI NR提供

了丰富的物种分类信息,是宏基因组学分析中的重

要参考
[48]

.GTDB则专注于MAGs的物种注释
[49]

.这

些数据库通常与 Kaiju、Kraken2 和 GTDB-tk 等工

具结合使用 ,可高效解析微生物群落组成
[50-52]

. 

ARGs 的注释需使用相应的生物信息学工具与数据

库,包括但不限于抗生素抗性基因数据库 CARD、

SARG 和抗生素抗性基因注释工具 ARGs_ OAP、

DeepARG 等(表 1). CARD 提供了丰富的抗性类型

及机制信息,搭配相应的注释工具 Resistance Gene 

Identifier(RGI)可高效识别 ARGs
[53]

. ARGs_ OAP利

用 SARG数据库,针对 reads进行ARGs注释,可得出

多种丰度结果
[54]

.DeepARG 则通过使用目前已知的

所有ARGs类别构建深度学习模型进行ARGs注释,

降低了以往识别 ARGs 的假阴性率,同时适用于

reads及 contigs
[55]

.针对MGEs及其它功能基因,可根

据研究目的选择相应的数据库实现多维度的功能

基因分析.完成上述分析后即可进行统计学分析,如

运用相关性分析揭示微生物-ARGs-MGEs 的互作

关系,结合环境因子(温度、抗生素浓度等)评估其对

ARGs传播的影响
[56]

.最后构建ARGs传播网络以对

ARGs宿主进行溯源及传播路径的可视化
[57]

. 

 

图 2  宏基因组学测序、分析流程与常用工具 

Fig.2  Metagenomics sequencing, analysis process and 

commonly used tools 

在实际研究中,研究者可先使用 Kraken2 解析

微生物组成,为 ARGs 的宿主微生物提供背景信息.

随后通过DeepARG或ARGs_OAP预测ARGs序列

及其对应的耐药类型与耐药机制.然后结合 MGEs

数据库 mobileOG-db 判断潜在的可能发生水平转

移的ARGs,同时为了进一步研究ARGs的宿主分布,

还可通过宏基因组分箱构建微生物的完整基因组

得到 MAGs.利用 GTDB 数据库及物种注释工具

GTDB-tk结合DeepARG等ARGs注释工具,对ARB
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及其携带的 ARGs 进行预测,还可同时对其携带的

MGEs 等其他功能基因进行注释,从而揭示微生物

宿主在生态系统中的功能角色.最后结合统计学方

法及可视化工具展示 ARGs多样性、丰度及传播网

络
[58]

.宏基因组学在抗生素耐药研究中的常用生信

工具与数据库概述如表 1所示. 

表 1  宏基因组学在抗生素耐药研究中常用的生信工具与数据库 

Table 1  Bioinformatics tools and databases commonly used in antibiotic resistance research using metagenomics 

类别 工具/数据库 用途及特点 

NCBI NR 提供丰富的物种分类和功能信息,是功能注释的重要参考 
物种注释数据库 

GTDB 专注微生物分类,多用于 MAGs 的注释 

物种注释工具 Kaiju、Kraken2 快速准确地进行物种分类及丰度计算 

CARD 综合性 ARGs 数据库,整合了 ARDB 数据库中的抗性信息,并实现数据实时更新 
耐药基因数据库 

SARG 整合了 ARDB、CARD 及 NCBI NR 数据库中的 ARGs 序列信息 

ARGs_OAP 
利用 SARG 数据库进行 ARGs 注释,通过总 reads 数、16S rRNA 基因拷贝数和细胞数量进行 ARGs

丰度标准化 耐药基因注释工具 

DeepARG 通过深度学习模型注释和预测已知及可能的 ARGs 

ISFinder 用于预测和归类基因组中的插入序列(IS)的数据库 

mobileOG-db 整合了多个 MGEs 数据库蛋白质序列信息的综合性 MGEs 数据库 移动遗传元件数据库 

ACLAME 收集和归类不同来源的 MGEs,包括噬菌体、质粒及其它病毒的综合性 MGEs 数据库 

 

3  宏基因组学应用于海洋环境中抗生素耐药基因

的传播及环境驱动机制 

借助宏基因组学技术,海洋环境中 ARGs 的传

播及其环境驱动机制取得了一定的新进展.例如,最

近利用宏基因组和 16SrRNA 测序分析了中国南方

沿海 5000km 近海水产养殖水域的病原微生物基因

组、抗生素抗性组和 MGEs 的共现模式
[59]

.研究表

明近海水产养殖区域存在多种 ARB 及 ARGs.通过

接合与转化实验,发现 HGT 在水产养殖环境中对抗

生素耐药性的传播起到了重要作用,表明 ARGs 可

通过接合和转化途径在细菌间传播,从而导致新耐

药菌株的产生
[60]

. 

此外,已有研究人员通过对海洋环境样本进行

深度测序,并运用MEGAN、MG-RAST等生物信息

学工具对测序数据进行分析,成功鉴定出多种存在

于海洋环境中的 ARGs 并解析了其与 MGEs(如质

粒、转座子、整合子)的共存关系
[61]

.质粒通过接合

作用直接将 ARGs 从供体菌传递到受体菌宿主中,

而转座子和整合子则将 ARGs 插入宿主基因组,提

升了 ARGs 的稳定性和传播能力.这些发现揭示了

ARGs 如何通过食物链和水体交换传播到其他生态

系统,从而对公共健康构成一定的潜在威胁
[62]

. 

基于宏基因组学分析,研究者们发现盐度、温

度、氧化还原条件、营养盐浓度和重金属污染等因

素均可显著影响 ARGs 在海洋环境中的扩散.例如,

高盐度环境为耐盐菌群提供了选择压力 ,促进了

ARGs 从高盐环境到低盐环境的扩散
[63]

;而温度升

高则加速了微生物代谢和基因转移效率
[64]

.重金属

(如铅、镉、汞)则通过协同抗性现象选择性富集了

ARB
 [65-66]

.此外,营养盐浓度的变化也可通过影响微

生物的生长速率和代谢产物的种类,从而间接调控

ARGs 在海洋水体与沉积物中的扩散
[67]

.特别是在

厌氧条件下的沉积物中,ARGs 及其载体易于富集,

并通过 HGT 向周围环境扩散,这一发现也得到了基

于宏基因组数据的支持
[68]

. 

为了进一步评估 ARGs在海洋环境中的动态变

化,研究者们通过丰度计算比较不同样品间 ARGs

的差异,再结合 R 语言等数据分析工具进行统计学

分析,进一步揭示了人类活动是导致 ARGs 扩散的

主要驱动因素.农业径流、城市污水、医疗废水和水

产养殖废水等污染源含有一定的抗生素、营养盐及

重金属残留,这些物质通过直接输入或在沉积物中

积累形成了 ARGs 储存库
[69]

.例如,通过计算 ARGs

的相对丰度,发现尽管污水处理厂能在一定程度上

降低 ARGs 多样性及丰度,但并不能完全去除,这些

ARGs可通过水体传播进入近海水域,从而提高近海

水域的 ARGs丰度
[70]

.此外,航运活动和海洋垃圾(如

压舱水和塑料生物膜)也为 ARGs 提供了新的传播

路径及载体
[71]

.通过宏基因组测序结合生物信息学
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分析,研究人员能够追踪 ARGs 的来源和传播路径,

进一步阐明人为活动如何加剧 ARGs对生态系统稳

定性与公共健康安全的威胁. 

综上所述,宏基因组学技术为深入理解海洋环

境中 ARGs的传播及其环境驱动机制提供了强有力

的支持.通过高通量测序和生物信息学分析,研究人

员能够揭示 ARGs 的复杂多样性和分布特征,以及

环境因素和人为活动对其扩散的影响.这些研究成

果不仅有助于制定有效的环境管理策略,还为应对

抗生素耐药性的全球挑战提供科学依据. 

4  宏基因组学揭示海洋抗生素耐药性污染的生态

与健康风险 

通过宏基因组分析,研究人员能够全面而深入

地探索海洋环境中微生物群落的基因组成,特别是

ARGs的分布、多样性和动态变化(图 3). 

 

图 3  海洋抗生素耐药性污染的影响 

Fig.3  Impacts of marine antibiotic resistance pollution 

基于宏基因组学方法,研究人员可利用多种生

物信息学工具对基于海洋水体及沉积物的样品进

行分析.这些工具能够识别并定量样品中的微生物

种类及其携带的基因,特别是 ARGs.通过对这些数

据的挖掘,研究者们得以揭示 ARGs 在微生物群落

中的赋存状态及传播机制
[72]

.将宏基因组学技术

与生物信息学方法及实验室实验手段相结合,可以

深入解析 ARGs 的赋存与其他环境因子之间的关

系.例如 Sun等
[73]
通过宏基因组学方法结合实验模

拟研究,发现 ARGs 的传播可能危及海洋生态系统

的关键功能,如初级生产力、养分循环及污染物降

解.此外,ARGs 的存在还增强了宿主微生物对抗生

素、重金属等环境压力的适应能力,从而进一步影

响生态系统的稳定性
[74]

.沉积物作为 ARGs 的“储

存库”,其长期积累的特性为 ARB 的持续产生提供

了稳定的源头.这些 ARB 随后通过水体的流动性

与开放性扩散至其他生态位,从而形成庞大的耐药

网络. 

在生态风险评估方面,ARGs在水体、沉积物及

生物体中的扩散与生态系统适应能力的下降密切

相关,可能导致海洋环境中生物多样性减少及生态

功能的不可逆转改变
[75]

.这些变化不仅威胁海洋生

态的可持续性,还可能通过食物链影响更广泛的生

态网络,对人类社会的可持续发展构成潜在威胁. 

从健康风险评估的视角出发,宏基因组学也至

关重要.例如,Zhang等
[76]
收集并分析了包括土壤、海

洋水体等 4572 个宏基因组样本并以人类可及性

(HA)、流动性(MO)、人类病原性(HP)及临床可用性

(CA)来计算风险指数(RI)以量化评估 ARGs 对人类

健康的相对风险.另外 Jin等
[77]
通过微宇宙实验及宏

基因组分析,发现在引起微生物分类群、耐药组、

个体 ARGs和 MAARB(宏基因组组装得到的耐药

细菌)的风险阈值出现显著变化的各种指标中,基

于耐药组 β多样性的临界浓度最为保守.并建议将

这一指标整合到抗生素的环境风险评估框架中.

这些研究结果为后续评估海洋环境中的抗生素耐

药污染提供了标准和框架. 

基于宏基因组学方法,研究人员可以深入揭示

样本中微生物的组成结构.包括对人类健康带来威

胁的致病菌与机会致病菌.部分ARB具备通过HGT

机制,将抗生素耐药性质传递给人类病原体的能力,

可能导致临床治疗中抗生素使用的失效
[78]

,这些人

类病原体在海洋环境中广泛存在,可能通过食物链

及其他暴露途径威胁人类健康.Wang等
[79]
通过宏基

因组学与多种生物信息工具,识别并注释出样品中

的 ARGs及毒力因子等其他功能基因,揭示了 ARGs

通过洋流和跨境水体扩散的全球传播模式.这些数

据加深了研究人员对抗生素耐药危机全球性的理

解,为制定有效的防控策略提供了科学依据. 
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总之,宏基因组学在揭示海洋抗生素耐药性污

染的生态与健康风险方面发挥着至关重要的作用.

通过深入数据分析和特定软件工具的应用,科研人

员得以全面解析 ARGs在海洋环境中的分布、传播

机制及其对生态系统和人类健康的潜在影响. 

5  总结与展望 

宏基因组学通过直接提取环境样本中的基因

组信息,可以识别 ARGs 及其微生物宿主,从而突破

了传统培养方法的局限.宏基因组学不仅能够高效

解析 ARGs 的种类、相对丰度和多样性,还能结合

MGEs 信息,揭示 ARGs 的传播机制.此外还可以监

测不同生态位中 ARGs 随时间或空间的演变,追踪

其扩散路径,为风险评估和治理提供科学依据.更重

要的是,宏基因组学能够捕获新型或低丰度的ARGs,

为识别潜在的公共健康威胁提供了重要手段,已成

为研究海洋耐药性污染的核心工具. 

尽管宏基因组学在识别 ARGs和传播机制研究

中表现出色,但在功能验证及环境驱动机制解析方

面仍有一定的局限性.而多组学整合分析(如宏转录

组学、代谢组学和蛋白质组学)将显现更大潜力,可

以分别解析基因表达活性、代谢功能变化和功能蛋

白验证.长读长测序技术(如 PacBio 和 Nanopore)可

提升ARGs与MGEs关联的解析精度.另外生物信息

学工具也需进一步优化,例如开发更精准的 ARGs

注释工具和更全面的数据库,以提高对新型 ARGs

的识别能力.同时应注重解析环境因子(如盐度、重

金属等)对 ARGs 传播的影响.整合多组学数据及环

境因子分析,将更全面揭示海洋耐药性污染的生态

机制,为精准治理提供科学依据. 

进一步,宏基因组学可联合大数据、机器学习及

人工智能等新技术,有望引发海洋耐药性污染研究

的新变革.将宏基因组数据与环境监测、抗生素使用

信息整合,构建多维数据库,借助机器学习算法能精

准确定 ARGs 来源与传播方式.特别是人工智能则

可打造更高效的 ARGs 预测工具,发掘新型基因并

评估其传播风险 .长远来看 ,亟需建立全球海洋

ARGs数据库与动态监测网,实时把握耐药性污染的

全球扩散态势,且要着重探究深海沉积物和极地生

态位中 ARGs 的赋存和传播机理.总之宏基因组学

与诸多前沿技术的融合,可助力实现耐药性污染的

精准监测与有效防控,为现阶段应对全球抗生素耐

药性危机提供有力支撑. 
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