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摘  要: 作为全球关注的新型面源污染之一, 获得性抗生素抗性基因(AARGs)的水平转移成为食品安全领域

近年来研究的新课题。发酵蔬菜是我国食品加工的重要组成部分, 其发酵过程多样化的微生物参与为 AARGs

的传播和扩散转移提供了高风险的生态场所。为此, 本文提出将 AARGs作为威胁发酵蔬菜食品安全的一种新

型污染物, 对该类污染物的来源、潜在的传播途径以及国内外相关研究进行综述, 并提出了当前形势下我国开

展发酵蔬菜中 AARGs污染研究的方向和防控建议。 
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ABSTRACT: The acquired antibiotic resistance genes (AARGs), as a kind of emerging diffused contaminants, 

are increasing global concern in the recent years, and their transfer is a new research topic in the food safety. 

The fermentation vegetable industry is an important part of Chinese food industries. Unfortunately, its 

fermentation processing mediated by the complex microflora provides a better ecological court for the AARGs 

transfer and dissemination among the microorganisms, and thus the AARGs could pose a new threat to food 

safety in the fermented vegetable food. This paper introduced recent progress in understanding sources, 

dissemination and transfer pathway of AARGs in the fermentation vegetable processing, and it is recommended 

that some research topics and effective strategies to control AARGs dissemination should be focused on in the 

vegetable fermentation process. 
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1  引  言 

中国的食品安全问题一直受到各界广泛关注。目前, 

危及中国食品安全问题的三大问题正如国家食品安全风险

评估中心的陈君石院士所述, 依次是微生物引起的食源性

疾病, 农残、兽残、重金属、天然毒素、有机污染物等化

学性污染以及非法使用食品添加剂[1]。微生物引起的食源

性疾病是全球食品安全面临的主要挑战, 其中食源性细菌

中的抗生素抗性表现出迅速发展且令人担忧的趋势, 成为

了全球食品工业可持续发展的主要威胁之一[2-4]。 

抗生素抗性作为一种新型的环境面源污染物, 2006 年

由美国学者 Pruden 首先提出, 主要由内源性抗生素抗性基

因(intrinsic antibiotic resistance genes, IARGs)和获得性抗生

素抗性基因(acquired antibiotic resistance genes, AARGs)表达

而产生(图 1)[5-10]。IARGs不能水平传播, 仅能通过菌体繁殖

垂直传给子代[7]。AARGs 是菌体主动或被动地从同种或不

同种的抗性菌中外获的抗生素抗性基因(ARGs)[8,10]。由于

AARGs 在环境中的持久残留以及在不同宿主间的水平传播

往往比抗生素本身危害更大, 因此其水平转移机制、扩散规

律以及对公共健康和食品安全构成的威胁目前已成为土壤

科学、环境科学和食品科学等领域的研究热点[5-10]。 

2  AARGs 污染为发酵蔬菜的食品安全带来了

新的挑战 

蔬菜发酵是蔬菜加工的一种重要方式, 通常以附着

在蔬菜表面和发酵环境中的微生物为媒介, 自然条件下在

相对封闭的池或坛中进行。发酵蔬菜通常不经二次灭菌而

直接食用。近年来, 随着 AARGs面源污染的加剧, 曾经被

认为是安全的发酵蔬菜中也出现了大量可转移的 AARGs, 

为其食品安全带来了新的挑战[10-12], 即: 携带有 AARGs

的乳酸菌随着发酵蔬菜进入人体肠道后, 容易向肠道正常

菌、条件性致病菌和致病菌传播抗药性, 给疾病的治疗埋

下了隐患[2,3,10-15]。 

3  AARGs 污染蔬菜原料和加工环境是发酵蔬

菜中 AARGs 污染的重要源头 

AARGs 在环境中的污染和扩散加剧是食品原料和加

工环境污染AARGs的主要原因(图 2)[3,10]。抗生素在畜牧业、

养殖业和医疗行业的大量使用或滥用造成的抗生素残留对

肠道微生物和环境微生物的耐药性选择和诱导是环境

AARGs 污染的重要来源[7,8,16]。研究表明: 从抗生素发现的

20世纪 30年代至 20世纪 90年代, 土壤微生物对常用抗生

素的抗性明显增加, 施用有机肥土壤中有 70%的抗生素种

类的 AARGs 被发现, 极易污染食物资源和食品加工环境
[3,17-20]。迄今为止, 农业生态系统已俨然成为了 AARGs的基

因库[5-8]。目前, 几乎所有抗生素的 AARGs都能在河流、海

洋、灌溉渠、土壤、空气等环境中被发现, 包括氨基糖甙、

内酰胺、甲氧苄啶、四环素和万古霉素等各种抗生素的

AARGs[7,21,22]。蔬菜在种植和加工过程中不可避免会污染这

些环境中的 AARGs, 尽管其污染浓度很低, 但是一旦它们

进入蔬菜发酵系统, 就可能向同种或不同种属的乳酸菌群

水平转移 AARGs, 给发酵蔬菜的食品安全埋下隐患[12, 19]。 
 
 

 
 

图 1  细菌中抗生素的内源性抗性(A)(酶降解、外排、变构效应和胞内代谢)和获得性抗性机制(B)(转化、接合和转导)[10] 

Fig. 1  Mechanisms of intrinsic antibiotic resistance (antibiotic degrading enzyme, efflux pumps, antibiotic altering enzyme and antibiotic 
metabolism in cell) and acquired antibiotic resistance (transformation, conjugation and transduction) in bacteria 



第 10期 向文良, 等: 获得性抗生素抗性基因: 威胁发酵蔬菜食品安全的一种新型污染物 3919 
 
 
 
 
 

 

 
 
 

图 2  AARGs在食品生产链中通过水平转移的扩散途径[10, 20] 

Fig. 2  Schematic depiction of the horizontal transfer of AARGs in the food production chain 
 
 

4  发酵过程是发酵蔬菜生产中 AARGs 发生水

平转移和扩散的主要场所 

食品的发酵过程是 AARGs污染在发酵食品中发生水

平转移和扩散的主要场所, 是导致“发酵食品被认为是环

境 AARGs向人体转移抗生素抗性的主要载体”的重要原因
[3,12,22-25]。过去人们通常认为: 食品原料中抗生素残留是导

致食品中抗生素抗性菌产生的主要原因。然而, 新的研究

表明: 环境中抗生素的残留水平对微生物几乎没有诱导抗

性的风险, 最大的风险就是对抗性细菌的选择[7,8,20]。研究

发现在食品生产过程中会产生许多新的抗生素抗性菌, 这

些抗性菌携带的 AARGs 主要来源于原料和加工环境污染

的 AARGs在加工过程中的水平转移[8,25-27]。 

发酵过程中多样化的微生物参与为蔬菜原料和发酵

环境中污染的 AARGs 提供了水平转移和扩散的高风险生

态环境。在动物源食品酸乳、干酪和肉制品的发酵过程中, 

肠球菌 RE39 中的 AARGs 可在肠球菌 RE39、粪肠球菌

JH2-2、肠膜明串珠菌、无害李斯特氏菌、乳酸乳球菌、乳

酸杆菌和枯草芽孢杆菌中水平转移 ; 嗜热链球菌中的

AARGs可在乳酸乳球菌、短乳杆菌和瑞士乳杆菌间进行水

平转移; 粪肠球菌 F01 中的 AARGs 可以在金黄色葡萄球

菌 80CR5、无害李斯特氏菌 L17、肠膜明串珠菌 M7-1、乳

酸链球菌双乙酰亚种Bu2-60和粪肠球菌 JH2-2间水平转移
[10,28]。因此, AARGs在发酵过程中的水平转移引起的抗性

菌群扩大进一步加大了发酵食品中 AARGs 的潜在食品安

全风险。 

5  接合、转导和转化是蔬菜发酵过程中 AARGs

发生水平转移的分子机制 

自然生态系统是 ARGs 的天然基因库[7,29]。在自然生

态系统中, 许多微生物能够产生抗生素, 同时也有许多微

生物进化出了 ARGs。在无选择压力下, ARGs的基本功能

并非局限于抵抗抗性[7,30]。抗生素的使用促进了 ARGs 转

移到转移元件上, 进而加速了在环境中的传播[8,30]。已有充

分的证据表明: 细菌获得抗生素抗性并非主要通过突变已

有的基因序列, 而是通过水平转移元件从其它菌中获取

AARGs[6,25]。人类几乎所有抗生素抗性致病菌的 AARGs

都能在生态环境中被发现, 包括太古时代的生态系统和从

未暴露在抗生素污染的野生动物肠道菌群系统[30]。因此, 

深入研究 AARGs 的转移规律和分子机制, 对防控 AARGs

的污染扩大具有十分重要意义。 

研究发现: AARGs 通常位于微生物基因组的水平转

移元件上 , 这些转移元件包括质粒、转座子和整合子
[8,10,30-34]。接合、转导和转化是 AARGs在同种或不同种属

的微生物间发生水平转移的主要分子机制(图 3)[10,30]。质粒

是大部分 AARGs的携带载体, 在 AARGs的水平转移中起

着非常重要的作用, 其转移不但可以发生在同一种属细菌

之间, 而且也可以发生在不同种属细菌间, 甚至还发生在

细菌和真菌之间[10,30]。质粒上 AARGs 的水平转移元件可

为高拷贝小质粒、自主转移质粒或是自主转移质粒上的转

座子或整合子[30,34], 由这些水平转移元件介导的 AARGs

水平转移规律和转移频率明显不同 [14,25,26]。染色体上的

AARGs主要位于转座子或整合子上。整合子本身并不具有

水平转移功能, 但捕获了 AARGs 的整合子可通过质粒或

作为转座子的一部分在细菌间转移 AARGs[8,30]。 

AARGs 通过自主转移质粒和接合性转座子发生的接

合转移十分普遍, 是 AARGs 在同种或不同种属的菌群间

扩散的主要原因[8,30,35-37]。在发酵乳品中, 已先后有肠球菌

RE39 的自主转移质粒 pRE39、嗜热链球菌的自主转移质

粒 pAMβ1和粪肠球菌质粒上的转座子 TnF01和 Tn916等

介导的 AARGs 在乳品发酵过程中向同种和不同种属细菌 
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图 3  AARGs在细菌间的水平转移分子机制[25] 

Fig. 3  The horizontal transfer molecular mechanisms of AARGs among the bacteria 
 
 

间的水平转移报道[25,26]。然而, 目前在发酵蔬菜中, 通过自

主转移质粒和接合性转座子发生的 AARGs 的水平转移机

制还不清楚。 

借助于噬菌体将单一 AARG包装在噬菌体 DNA上向

同种细菌转导抗生素抗性也是 AARGs 水平转移的重要方

式[7,8,24]。在畜禽粪便、海水、市政污水、地表水等环境介

质中已发现有携带 β-内酰胺类的 AARGs噬菌体[8,24]。但在

发酵食品未见相关报道。 

在自然环境, AARGs 转化的发生需要极苛刻的环境

条件和特定菌体生理期, 因此转化仅发生在少数种之间
[8]。发酵食品由于复杂的发酵条件, 通过转化机制水平转

移 AARGs几乎不可能发生。 

AARGs 的水平转移在亲缘关系较近和菌体密度相对较

高的环境中更易发生[8,30]。然而, AARGs的水平转移能否发生

以及其转移频率的大小等受多种因素影响, 包括环境压力(如: 

抗生素残留水平、盐离子、温度、pH等)、AARGs宿主菌和

敏感菌以及水平转移元件类型等因素, 这些影响因素可促进

也可阻止 AARGs水平转移的发生, 如: 低 pH值、高盐浓度

和抗菌物质(如香辛料)容易诱导 ARGs水平转移[8,34,36]。 

6  建议及对策 

中国发酵蔬菜是世界四大发酵蔬菜之一 , 与韩国

Kimich、欧洲酸黄瓜、德国甜酸甘蓝齐名。然而, 大量使

用和滥用抗生素导致蔬菜原料中的 AARGs 污染加剧, 为

中国发酵蔬菜的食品安全提出了严峻挑战[37]。鉴于目前对

AARGs的来源、传播和扩散机制尚缺乏系统研究, 对于其

可能造成的安全风险也尚缺乏系统研究数据, 特别是我国

在这方面的研究数据还远远落后于发达国家[38-40]。因此,

针对发酵蔬菜中的 AARGs 这类新型污染物, 建议今后的

研究应主要集中在以下几方面:  

(1) 建立发酵蔬菜中抗生素抗性基因监测分析的方法

体系, 以加强对这类新型污染物的研究。 

(2) 开展蔬菜种植环境中 AARGs 的来源和生态分布

研究。对可能 AARGs 污染的区域在不同环境介质,包括地

表水、底泥、土壤、大气等进行广泛调查研究和分析, 建

立我国蔬菜种植环境中 AARGs 的污染区域、污染种类和

污染水平的数据库。 

(3) 开展 AARGs 在蔬菜发酵过程中的传播、扩散机

制以及控制对策研究, 阐明AARGs传播和扩散的机制, 揭

示影响其传播和扩散的重要因素, 为正确评估发酵蔬菜中

AARGs的安全风险和制定相关防控策略提供科学依据。 

与此同时, 在目前发酵蔬菜中 AARGs 的来源、传播

和扩散尚缺乏系统研究的情况下 , 采取以下措施降低

AARGs的安全风险。 

(1) 采取一定的消毒杀菌手段减少蔬菜原料中附生的

菌群, 使用安全无耐药性的发酵剂来进行发酵生产。 

(2) 规范或谨慎使用抗生素, 减少农业生产环境中抗

生素的积累, 从而降低蔬菜表面附生的耐药性菌群。 

(3) 蔬菜发酵生产部门及其他相关部门加强食品安

全、卫生潜在的危害管理, 发酵加工过程中实施 AARGs

的 HACCP(危害分析与关键控制点)。 

(4) 加强全产业链从业人员对食源性微生物耐药新性

的公共卫生意识, 增强对医疗、食品原料生产中滥用抗生

素的危害意识。 
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“食品添加剂与配料”专题征稿函 
 
 

食品添加剂是指为改善食品品质和色、香、味以及为防腐、保鲜和加工工艺的需要而加入食品中的人工

合成或天然物质。食品添加剂与配料与我们的生活息息相关。孙宝国院士曾指出: “我们的生活离不开食品添

加剂, 没有食品添加剂就没有现代食品工业。” 

鉴于此, 本刊特别策划了“食品添加剂与配料”专题, 由 北京工商大学食品学院 王 静 教授 担任专题主

编, 主要围绕 食品添加剂与配料的开发、应用与检测、食品添加剂与配料的生产与安全使用、食品添加剂与

配料的安全监管与法律法规 或您认为本领域有意义的问题展开讨论, 计划在 2015年 12月正式刊出。 

 本刊主编 吴永宁 研究员 及专题主编 王 静 教授 特邀各位专家学者为本专题撰写稿件, 以期进一步提

升该专题的学术质量和影响力。综述、实验报告、研究论文均可, 请于 2015年 11月 30日前通过网站或 E-mail

投稿。我们将快速处理并优先发表。 
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网站: www.chinafoodj.com 

E-mail: jfoodsq@126.com 
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