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摘    要： 为了解海南岛近岸珊瑚礁生态系统中抗生素抗性基因（Antibiotic Resistance Genes，ARGs）的赋存特

征，本研究借助绝对定量 PCR 技术分析了海南岛东海岸 8 个珊瑚礁礁区海水中的磺胺类（sul1、sul2）、喹诺酮

类（qnrB、qnrS）和氯霉素类 ARGs（cmlA1-01、cmlA1-02、cmx(A)）的丰度及其与海水盐度、营养盐（NH3
−-N、

NO2
−-N、NO3

−-N、PO4
3−-P）和金属离子（Hg、As、Cu、Pb、Zn、Cd、Cr）浓度的相关性。结果发现，在 8 个调查

站点海水中的磺胺类、喹诺酮类和氯霉素类共 3 类 7 种 ARGs 的检出率为 100%，且 sul2 在所有调查站点中

都是丰度最高的 ARG（3.96×107～1.65×109 copies·L−1）。此外，5 种 ARGs[sul1、qnrS、cmlA1-01、cmlA1-02、
cmx(A)] 的丰度与盐度显著负相关，而 qnrS 和 cmlA1-01 的丰度均与 NO2

−-N 浓度显著正相关，sul1 和 qnrB 的

丰度分别与 Cu 和 Cr 浓度显著正相关。结果表明，海南岛东海岸珊瑚礁生态系统中存在多种类型的

ARGs 污染，盐度、营养盐和金属离子可能是驱动礁区 ARGs 传播的主要环境因素。

关键词： 珊瑚礁；环境污染；抗性基因；营养盐；金属离子

中图分类号： X 55            文献标志码： A
引用格式： 吴钟解，唐佳，蔡文启，等. 海南岛东海岸珊瑚礁生态系统中抗生素抗性基因的赋存特征 [J]. 热带生

物学报，2022, 13（5）：464−471. DOI：10.15886/j.cnki.rdswxb.2022.05.006
  

抗生素在医疗以及农业生产（如水产养殖）中

已被广泛应用 [1 − 3]。由于滥用抗生素及抗生素的

处理不当和去除效率低等原因，造成抗生素及其

代谢物随污水排放进入河流、湖泊及海洋等水环

境中。目前，从水环境中检测到的抗生素浓度通

常为每升水几纳克到几百微克不等[4]，环境中残留

的抗生素能够诱导抗生素耐药菌（Antibiotic
Resistance  Bacteria， ARB）和 抗 生 素 抗 性 基 因

（Antibiotic Resistance Genes，ARGs）的产生 [5]。目

前在医院废水、养殖废水、天然水体、空气和土壤

等环境中均已检测到 ARGs[6]。ARGs 已成为一种

新型环境污染物[7]，具有传播性和持久性的特点[8]，

对生物健康和生态环境产生不利影响 [9]。例如，

ARGs 能够通过水平基因转移（Horizontal  Gene

Transfer，HGT）促使未接触过抗生素的病原菌获得

一种或者多种耐药性，这些具有耐药性的病原菌

可能导致人类疾病治疗失效、治疗周期延长和死

亡率增加 [10 − 11]。因此，抗生素耐药性（主要是

ARB 和 ARG）已被世界卫生组织纳入 21 世纪以

来严重威胁人类健康的挑战之一[12]，相关研究已发

展成全球关注的热点问题。

珊瑚礁生态系统是海洋生态系统的重要组成

部分，具有极高的初级生产力和生物多样性，也因

其较高的生态服务价值而备受关注，但全球气候

变化和人类活动已严重威胁到珊瑚礁生态系统的

健康状况 [13 − 14]，其中，抗生素也已成为珊瑚礁生

态系统的潜在威胁因素之一。文献[15 − 16]的研究结

果表明，南海珊瑚礁生态系统中存在多种类型的 
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抗生素（磺胺类、四环素类、喹诺酮类、大环内酯

类、氯霉素类等）污染，总浓度最高可达 441
ng·L−1。室内实验进一步揭示抗生素能扰乱珊瑚

中微生态的平衡，对珊瑚的生长具有负面影响[17]。

LIU 等[16] 也检测到南海北部礁区海水中的 ARGs
（sul1、 sul2、 cfr、 cmla、 floR、qnrA，qnrD 和 qnrS）
污染，总丰度为 2.11×104～8.00×106 copies·L−1。由

此可见，珊瑚礁生态系统已面临 ARGs 污染的威

胁。此外，人类食用的鱼类中约 10% 产自珊瑚礁

区，珊瑚礁区的潜水观光是滨海旅游区最受欢迎

的项目之一，这些均能够增加人类直接或间接感

染 ARGs 的风险。综上，查明珊瑚礁生态系统中

ARGs 的赋存特征具有重大意义。

我国珊瑚礁生态系统属于印度-太平洋区系，

占全球珊瑚礁总面积的 2.57%，主要分布在南海诸

岛和海南岛周边海域[18]。本研究选取海南岛东海

岸 8 个珊瑚礁生态系统，测定了礁区海水中磺胺

类、喹诺酮类和氯霉素类共 3 类 7 种 ARGs（sul1、
sul2、qnrB、qnrS、 cmlA1-01， cmlA1-02 和 cmx(A)）
的丰度和 12 种水质参数（盐度、5 种营养盐和 7 种

金属离子浓度），旨在阐明海南岛东海岸珊瑚礁生

态系统中 ARGs 的赋存特征，以期揭示人类活动

对海南岛近岸生态系统中 ARGs 分布和传播的影

响，并为当地政府制定减少 ARGs 污染和保护珊

瑚礁的对策提供理论依据。 

1    材料与方法
 

1.1    样品采集    于 2019 年 10 月选择海南岛东

海岸 8 个礁区（东郊、铜鼓岭、长圮港、龙湾、加井

岛、分界洲、后海和鹿回头）作为采样站点（图 1），
其中，铜鼓岭、分界洲、加井岛、后海和鹿回头是

著名的旅游景点；加井岛和分界洲远离海岸，受陆

地污染较小；长圮港和东郊靠近河流汇集地，易受

到生活污水与农业废水等陆源污染物影响，在长

圮港附近还分布着大片养殖高位池[19 − 20]。

在每个采样站点选择 3 个不同深度（分别为

3、6 和 9 m），采用有机玻璃采水器（北京普力特仪

器有限公司，中国）采集 2 L 底层海水。立即用

0.2 μm 聚碳酸酯膜（Merck Millipore 公司，美国）过

滤 1 L 海水，然后将滤膜置于冻存管中并置于干冰

中保存，待用于后续的 DNA 提取和 ARGs 定量。

剩余 1 L 海水的固定和运输方法具体参照《海洋监

测规范》（GB 17378.4—2007）[21]。 

1.2    海水水质的检测    本实验中检测的海水水

质指标包括：盐度、 NH3
−-N、 NO2

−-N、 NO3
−-N、

PO4
3−-P、Hg、As、Cu、Pb、Zn，Cd 和 Cr。上述指标

的测定按照《海洋监测规范》（GB 17378.4—2007）
和《海洋监测技术规程》（HY/T  147.1—2013）开
展[21 − 22]，各检测指标的分析方法详见表 1。 

1.3    海水 ARGs 丰度的测定    在超净工作台中将

滤膜剪碎后，采用 DNA Clean & Concentrator 试剂

盒（Zymo  Research，美国）提取滤膜上的海水总

DNA[23]，接着采用 Nanodrop 微量紫外分光光度计

（Maestrogen，中国）和琼脂糖凝胶电泳法测定海

水总 DNA 的浓度、纯度及完整性，将检测合格的

DNA 样品置于−80 ℃ 保存备用。 

1.3.1   构建含有 ARGs片段的质粒　 扩增 ARGs
片段，扩增体系：2.5 μL 10×PCR Buffer（Mg2+ plus），
2  μL  dNTP（2.5  mmol·L−1）， 1  μL 正 向 引 物 （10
μmol·L−1），1 μL 反向引物（10 μmol·L−1），1 μL DNA
模板（所有海水总 DNA 的混合液），0.15 μL rTaq，
17.35 μL DEPC 水；扩增条件：94 ℃ 5 min，35 个循

环（94 ℃ 30 s、退火温度 30 s、72 ℃ 1 min），72 ℃
10 min，最后 4 ℃ 储存；ARGs 的引物序列及其

退火温度参考 LU 等 [24] 的研究，具体参数如表 2
所示。PCR 扩增产物经 1% 琼脂糖凝胶电泳检测

后，采用 SanPrep 柱式 DNA 胶回收试剂盒（生工生

物工程有限公司，中国）进行目的片段的回收纯

化。将目的片段连接到 pMD19-T 载体 [ 宝生物工

程 (大连) 有限公司，中国 ] 中并转化至 Trans5α 感

受态细胞（全式金生物技术有限公司，中国）。每种
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图 1    采样站点
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转化中挑选至少 3 个单克隆菌落经 PCR 鉴定并测

序验证。选择验证正确的阳性单克隆菌液过夜培

养，按照 SanPrep 柱式 DNA 小量抽提试剂盒（生

工生物工程有限公司，中国）说明书提取含有

ARGs 片段的质粒。采用 Nanodrop微量紫外分光

光度计测定提取质粒的浓度，并根据以下公式计

算 ARGs 的拷贝数[25]。

拷贝数 = 6.02×1023×（C×10−9÷M），

式中，C 代表质粒浓度（ng·μL−1）；M=（载体片段碱

基对+目的基因碱基对）×660，本研究所用 pMD19-
T 载体的长度为 2 692 bp。 

1.3.2   检测 ARGs的拷贝数　  采用 SYBR Green
荧光定量 PCR 方法[16] 检测海水 DNA 中 3 类 7 种

ARGs 的拷贝数，包括磺胺类（sul1，sul2）、喹诺酮

类（qnrB，qnrS）和氯霉素类 [cmlA1-01，cmlA1-02 和

cmx(A)] 的 ARGs [12, 24]。使用经准确定量浓度的质

粒制备含梯度浓度 ARGs（108～103 copies·μL−1）的

标准液 DNA，最后采用荧光定量 PCR 仪（朗基

Q2000B 型，中国）定量标准液和海水 DNA 中的

ARGs 拷贝数，同时为确保反应无污染设定空白对

照（以 DEPC 水代替 DNA 模板，NTC）。反应体系

和反应条件参考厂家说明书进行设置，反应体系：

10 μL TB Green Premix Ex Taq Ⅱ（Takara，日本 or
宝生物工程（大连）有限公司，中国 ），0.8 μL 正向

引物（10 μmol·L−1），0.8 μL 反向引物（10 μmol·L−1），

2 μL DNA 模板（总量 < 100 ng），6.4 μL DEPC 水；

反应条件：95 ℃ 30  s，40 个循环（95 ℃ 30  s，退
火温度 30 s），溶解曲线的温度从 60 ℃ 升高至

95 ℃。待反应完成后，通过仪器自带的软件判定

引物扩增特异性（溶解曲线呈现单峰）。根据 Ct 值
（每个反应管内的荧光信号到达设定的域值时所经

历的循环数，Ct 值 < 33 为阳性）与标准液 DNA 中

 
表 1    海水样品检测项目分析方法

检测项目 分析方法 分析仪器 检测标准

盐度 盐度计法 盐度计 GB 17378.4—2007（29.1）

PO4
3−-P 磷钼蓝分光光度法 分光光度计 GB 17378.4—2007（39.1）

NO2
−-N 萘乙二胺分光光度法 分光光度计 GB 17378.4—2007（37）

NO3
−-N 锌镉还原法 分光光度计 GB/T 12763.4—2007（11）

NH3
−-N 靛酚蓝分光光度法 分光光度计 GB 17378.4—2007（36.1）

Cu

电感耦合等离子体质谱法 电感耦合等离子体质谱仪 HY/T 147.1-2013（5）

Pb

Zn

Cr

Cd

Hg 原子荧光法 原子荧光光度计 GB 17378.4—2007（5.1）

As 原子荧光法 原子荧光光度计 GB 17378.4—2007（11.1）
 

表 2    引物序列及 PCR 反应条件

抗性基因 引物序列 目的基因长度/bp 退火温度/℃

sul1
F：CGCACCGGAAACATCGCTGCAC
R：TGAAGTTCCGCCGCAAGGCTCG

162 65

sul2
F：TCCGGTGGAGGCCGGTATCTGG
R：CGGGAATGCCATCTGCCTTGAG

190 62

cmlA1-01
F: TAGGAAGCATCGGAACGTTGAT
R: CAGACCGAGCACGACTGTTG

101 60

cmlA1-02
F: AGGAAGCATCGGAACGTTGA
R: ACAGACCGAGCACGACTGTTG

101 62

qnrB
F: CAGATTTYCGCGGCGCAAG
R: TTCCCACAGCTCRCAYTTTTC

134 55

qnrS
F: GTATAGAGTTCCGTGCGTGTGA
R: GGTTCGTTCCTATCCAGCGATT

189 62

cmx(A)
F: GCGATCGCCATCCTCTGT
R: TCGACACGGAGCCTTGGT

107 60
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ARGs 拷贝数的对数值成反比线性关系，绘制标准

曲线（R2 > 0.99），并计算待测海水 DNA 中的 ARGs
拷贝数。 

1.4    统计分析     所有数据以平均值±标准差表

示，统计分析在 IBM SPSS Statistics 20 软件中完成。

采用 Spearman 相关性分析探索海水中 ARGs 的

拷贝数和水质参数间的相关性，以 P < 0.05 为差异。 

2    结果与分析
 

2.1    水质参数    海水盐度、营养盐和金属离子浓

度见表 3。各采样地点海水中的平均 Pb 离子含量

在 1.09～3.21 μg·L−1 内，符合Ⅱ类水质设置的范围

（1～5 μg·L−1）。此外，鹿回头礁区海水中的平均

Zn 离子浓度为 20.59 μg·L−1，其数值在Ⅱ类水质规

定的阈值范围内（20～50 μg·L−1）。在 8 个珊瑚礁

礁区中，铜鼓岭、分界洲岛和加井岛礁区的水质优

于其他站点，长圮港礁区中的营养盐含量较高，而

东郊、龙湾和鹿回头礁区中部分金属离子浓度

较高。

 
 
 

表 3    不同珊瑚礁生态系统中的水质参数

水质参数
取样点

东郊 铜鼓岭 长圮港 龙湾

盐度 33.404    -       33.379 33.467 33.467 33.445 32.63  32.783 32.724 32.562 32.17  32.355
NO2

−-N   0.002   0.001   0.001   0.001   0.001   0.001   0.003   0.003   0.001   0.05    0.022   0.01  
NO3

−-N   0.038   0.052   0.046   0.03    0.027   0.014   0.077   0.078   0.056   0.221   0.104   0.125
NH3

−-N   0.011   0.007   0.015   0.001   0.008   0.011   0.009   0.017   0.001   0.003   0.002   0.009
DIN   0.051   0.06    0.062   0.032   0.036   0.026   0.089   0.098   0.058   0.274   0.128   0.144

PO4
3−-P   0.002   0.004   0.005   0.005   0.005   0.001   0.008   0.008   0.002   0.004   0.002 NA

Hg   0.036   0.045   0.05    0.04    0.044   0.04    0.034   0.018   0.039   0.023   0.022   0.043
As   1.2      1.227   2.465   3.075   0.797   0.758   1.898   1.085   0.94    0.852   0.946   2.532
Cu   0.71    0.27    0.39    0.53    0.42    0.65    0.66    0.55    0.47    1.2      2.63    0.79  
Pb   4.03    1.63    1.76    0.59    1.12    1.56    1.88    1.01    0.72    1.06    2.01    1.99  
Zn   7.1    NA NA 14.7      1.2      1.53    3.36    1.87    2.03    6.2    25.63  NA
Cd   0.095   0.105   0.1      0.09    0.095   0.1      0.095   0.095   0.095   0.28    0.94    0.095
Cr   0.65    0.61    0.32    0.63    0.63    0.57    0.56    0.52    0.44    0.75    1.03    0.56  

水质参数
取样点

鹿回头 后海 分界洲 加井岛

盐度 32.575 32.644 32.238 32.861 32.828 32.804 33.453 33.429 33.439 33.46  33.491 33.456
NO2

−-N   0.002   0.005   0.002   0.001   0.001   0.001   0.001   0.001   0.001   0.001 NA   0.001
NO3

−-N   0.056   0.079   0.062   0.048   0.031   0.064   0.057   0.042   0.031   0.037   0.034   0.04  
NH3

−-N   0.024   0.022   0.019   0.008   0.004   0.003   0.01    0.007   0.008   0.005   0.004   0.011
DIN   0.082   0.106   0.083   0.057   0.036   0.068   0.068   0.05    0.04    0.043   0.038   0.052

PO4
3−-P   0.004   0.004   0.001 NA NA NA NA   0.001   0.002 NA   0.005 NA

Hg   0.026   0.02    0.069   0.014   0.024   0.004   0.033   0.016   0.004   0.023   0.008   0.004
As   0.739   0.727   1.065   0.73    0.723   0.698   1.033   1.949   0.91    1.35    1.061   0.943
Cu   0.35    0.59    0.46    1.02    0.98    2.45    0.5      0.25    0.66    0.56    0.67    0.3    
Pb   2.77    1.37    1.83    0.73    2.63    2.71    2.98    3.7      2.95    2.18    2.06    3.68  
Zn 31.11  15.21  15.46  16.27  16.74  24.86    1.7    16.61    2.17    2.63    7.94    0.57  
Cd   0.095   0.08    0.07    0.08    0.08    0.925   0.115   0.085   0.09    0.105   0.115   0.085
Cr   9.89    0.65    0.44    0.45    0.49    1.24    0.51    0.66    0.48    0.52    0.57    0.46  

　　注：“NA”代表未检出，“-”代表样品丢失。营养盐相关指标单位为mg·L−1，金属离子相关指标单位为μg·L−1。
 
  

2.2    海水中 ARGs 的丰度    海南岛东海岸珊瑚礁

区海水中 ARGs 的丰度如图 2-A 所示，在 8 个取

样站点均检测到 3 类 7 种 ARGs（sul1、sul2、qnrB、
qnrS、cmlA1-01，cmlA1-02 和 cmx(A)），各站点 ARGs

的总拷贝数为 5.51×107～1.71×109 copies·L−1。其

中，长圮港具有最高的 ARGs 总拷贝数（1.71×109

copies·L−1），分界洲次之（1.92×108 copies·L−1），鹿

回 头 （5.74×107 copies·L−1）和 加 井 岛 （5.51×107
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copies·L−1）具有相对较低的 ARGs 拷贝数。进一

步分析可知，sul2 是所有取样站点中占比最高的

ARG，拷贝数范围为 3.96×107～1.65×109 copies·L−1，

占各站点 ARGs 总拷贝数的 68.99%～ 96.35%。

cmx(A) 的拷贝数在各站点中均为最低（2.08×105～

3.48×106 copies·L−1），低于各站点 ARGs 总拷贝数

的 1.21%（图 2）。
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图 2    海南岛东海岸珊瑚礁生态系统中抗生素抗性基因的
分布特征

  

2.3    ARGs 拷贝数和水质参数的相关性    礁区海

水中 3 类 7 种 ARGs 的丰度和水质指标的相关性

分析如图 3 所示，sul1、cmlA1-01、cmlA1-02、qnrS
和 cmx(A) 与盐度均呈显著（P < 0.05）负相关性，相

关系数（ρ）分别为−0.50、−0.54、−0.47、−0.48 和

−0.59。cmlA1-01 和 qnrS 与 NO2
−-N 显著（P < 0.05）

正相关，ρ 分别为 0.49 和 0.41。此外，磺胺类 ARG
sul1 和铜离子浓度显著正相关（ρ=0.41，P < 0.05），
喹诺酮类 ARG qnrB 和镉离子浓度显著正相关

（ρ=0.48，P < 0.05）。 

3    讨　论

ARGs 对海洋生物健康和生态环境造成的负

面影响不容小觑。然而，珊瑚礁生态系统中 ARGs
污染的相关研究却鲜有报道[16, 26]。本研究调查了

海南岛东海岸 8 个岸礁生态系统中 3 类 7 种 ARGs
的分布，以及 ARGs 丰度与海水水质指标的联系。

本研究发现磺胺类、喹诺酮类和氯霉素类的

ARGs 普遍存在于海南岛东海岸珊瑚礁生态系统

的海水中。与之类似，在海南东寨港、外伶仃岛、

庙湾岛和大鹏湾区域的海水也检测到上述类型的

ARGs[16, 27 − 28]。各研究中检测的 ARGs 种类存在差

异，因此很难比较 ARGs 的总拷贝数。在本研究

中，长圮港中 ARGs 总拷贝数最高，分界洲次之，

而鹿回头和加井岛较低。长圮港的高 ARGs 丰度

可能与其所处区域现存的大量水产养殖业密切相

关。集约化养殖导致水产养殖疾病频发，促使抗

生素使用增加 [29 − 30]，从而造成严重的 ARGs 污

染。加井岛和分界洲岛均离岸较远，加井岛属于

无人岛，而分界洲岛是著名的旅游景点，分界洲岛

比加井岛居住着更多的居民和游客，人类和动物

医学中使用的抗生素通过废水排放到海水中造成

ARGs 污染 [31]。导致两岛 ARGs 总拷贝数出现差

异的主要原因可能是生活污水的排放量不同。鹿

回头的珊瑚礁生态系统位于国家级珊瑚礁保护区

内，附近酒店和游客数目相对较少，这也许是其

低的 ARGs 总拷贝数的原因。在本研究中，海南

岛东海岸珊瑚礁生态系统中存在多种类型的

ARGs 污染，ARGs 的分布可能和水产养殖和生活

污水排放等人类活动密切相关。

sul2 是海南岛东海岸珊瑚礁海水中占比最高

的 ARGs，最高丰度为 1.65×109 copies·L−1，其最高

丰度值与海南岛东寨港海水中的 sul2 丰度（5.13×
108 copies·L−1）相近[27]，低于长江下游水体中的 sul2
丰度（3.30×108 copies·mL−1）[32]。磺胺类抗生素已

广泛应用于人类和动物医学，其理化特征（低螯

合能力、低结合常数、高水溶性和稳定性）导致在

水环境中易产生相应的 ARB，进而促使磺胺类
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ARGs 成为水环境中的主导类型 [33]。本研究中

cmx(A) 含量较低的原因可能是这些地区氯霉素抗

生素的污染水平较低。总体而言，珊瑚礁海区存

在较高丰度的磺胺类 ARGs，笔者推测长期高浓度

的 sul2 污染可能会对珊瑚礁生态系统健康产生不

利影响。

珊瑚礁生态系统中的 ARGs 能够通过食物链

以及潜水活动等方式进入人体，威胁人类健康[34]。

因此，积极探索影响 ARGs 的丰度及其传播的环

境因子显得尤为重要。在本研究中，Spearman 相

关性分析表明，大部分 ARGs（包括 sul1、cmlA1-
01、cmlA1-02、qnrS 和 cmx(A)）的丰度与海水盐度

显著负相关。高盐能够抑制携带 ARGs 细菌的生

长（通过影响细胞结构和生理功能），进而减少环

境中 ARGs 的丰度[35]。同时，低盐度的礁区可能与

生活污水或河流注入有关，其中含有人类或动物

医学产生的抗生素可能诱导了高丰度的 ARB 和

ARGs。BERGERON 等 [36] 对沼泽样品的研究表

明，ARGs 的丰度在低盐条件下（6 PSU）多于在高

盐（12 PSU）条件下的。LIU 等[16] 和阮孙兰[25] 的研

究也表明部分 ARGs 的丰度和盐度显著负相关。

室内研究也表明高盐能够导致水体中 ARGs
丰度降低约 50%[37]。此外，本研究揭示部分 ARGs
拷贝数与 NO2

−-N，Cu 和 Cr 离子浓度显著正相关。

ARGs 丰度的变化可能和水体营养盐成分的变化

相关，富营养化的水体有利于 ARB 的生长，进而

促进 ARGs 的传播[4]。然而，阮孙兰[25] 的研究表明

亚硝酸盐和大多数目标抗性基因成负相关，造成

该差异的具体机理还需要进一步研究。作为抗生

素的替代品，金属化合物（例如 CuSO4）被广泛应

用于饲料添加剂中，用以预防疾病和促进生物生

长[37]。目前，已有多项研究表明重金属对于抗生素

抗性基因的分布和传播具有重要作用[38]。金属化

合物能够在环境中普遍并持续存在，金属抗性基

因通常与 ARGs 位于同一可移动遗传元件（Mobile
Genetic Element，MGE）上，促使重金属在 ARGs 增

殖和传播中起关键作用[39]。HU 等[40] 的研究也表

明 Cu 离子浓度增加能够促使环境中形成高丰度

的 ARGs。WARDWELL 等 [41] 研究表明，泥沼样

品中 Hg 含量不仅能够增强细菌对 Hg 的抗性，也

能够增加细菌的多重抗药性。综上所述，多种环

境压力的共同选择，尤其是盐度、营养盐和金属离

子浓度的选择及其诱导的细菌群落变化是 ARGs
在礁区海水中传播的主要驱动因素。污水处理厂

可通过严格控制这些环境因子，来减少礁区中抗

性基因的输入量。

本研究结果表明，海南岛东海岸珊瑚礁生态

系统中存在 ARGs 污染，且水产养殖附近的礁区

海水中 ARGs 污染程度最高。此外，ARGs 的分布

和海水盐度、营养盐和金属离子浓度含量显著相

关。因此，通过调整环境中的盐度、营养盐和金属

离子浓度可影响礁区 ARGs 的传播。
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Occurrence and characteristics of antibiotic resistance genes in the
coral reef ecosystems along the east coast of Hainan Island

WU Zhongjie2,   TANG Jia1,   CAI Wenqi1,   TANG Kai1,   YAN Zhicong1,   CHEN Shiquan2,   ZHOU Zhi1

（1. Hainan Aquaculture Breeding Engineering Research Center, College of Marine Sciences, Hainan University, Haikou, Hainan 570228;
2. Hainan Academy of Ocean and Fisheries Sciences, Haikou, Hainan 571126, China）

Abstract：To understand the occurrence and characteristics of antibiotic resistance genes (ARGs) in the coastal
coral reef ecosystem of Hainan Island, a survey was made in the seawater of the coral reef ecosystems along the
east coast of Hainan Island, and the sea water at different depths was sampled at 8 survey sites to analyze its
abundances  of  ARGs  of  sulfonamides  (sul1 and sul2),  quinolones  (qnrB and qnrS),  and  chloramphenicol
(cmlA1-01, cmlA1-02,  and cmx(A)),  and  its  correlation  between  ARGs  abundances  and  environmental
conditions including salinity, nutrient (NH3

−-N, NO2
−-N, NO3

−-N, and PO4
3−-P), and metal (Hg, As, Cu, Pb, Zn,

Cd,  and  Cr)  ion  content  by  using  real-time  PCR-based  absolute  quantification.  The  results  showed  that  the
detection rates of 7 ARGs in the 3 types of sulfonamide, quinolone and chloramphenicol in the seawater at the
8 survey sites were 100%, and that sul2 (3.96×107−1.65×109 copies·L−1) was the most abundant in the seawater
in  all  the  coral  reef  ecosystems.  Moreover,  the  absolute  abundances  of  five  ARGs  (sul1, qnrS, cmlA1-01,
cmlA1-02,  and cmx(A))  were negatively correlated with salinity.  Meanwhile,  the absolute abundances of both
cmlA1-01 and qnrS were  positively  correlated  with  the  NO2

−-N  content,  and sul1 and qnrB were  positively
correlated  with  Cu  and  Cr,  respectively.  These  results  suggest  that  there  should  be  many  types  of  ARG
pollutions in the coral reef ecosystems along the east coast of Hainan Island. Salinity, nutrients and metal ions
may be the main environmental factors driving the spread of ARGs in the coral reef area.
Keywords：coral reef；environmental pollution；antibiotic resistance gene；nutrients；metal ion
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