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光照对畜禽粪便中抗生素降解和微生物的影响 
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摘要：为研究光照对粪便发酵降解抗生素的影响,采用固态发酵试验,对比避光和光照培养后不同猪鸡粪中主要残留抗生素浓度和细菌群落组成差异.

结果表明,光照促进发酵后粪便的抗生素残留总量下降,在猪粪样品中尤为显著,最高下降 23.8%.猪粪中四环素类、氟喹诺酮类和磺胺类抗生素在光培

养下的降解总体高于避光培养,且光照降低猪粪中磺胺耐药细菌数量,增加细菌群落多样性和有机质降解相关细菌丰度.光照对鸡粪发酵中抗生素降解

的影响在不同样品和光照时间之间差异显著,可抑制部分样品中磺胺类抗生素降解,并伴随磺胺耐药细菌数量的增加以及细菌群落丰度和多样性的下

降.有针对性地在养殖粪便尤其是猪粪的堆肥场所提供适度光照将有助于抗生素的削减. 

关键词：光照；抗生素；降解；耐药菌；细菌群落结构 

中图分类号：X705,X172      文献标识码：A      文章编号：1000-6923(2021)01-0263-10 

 

Effect of light illumination on antibiotic degradation and microbial community in manure. LIN Hui1, MA Jun-wei, SUN 

Wan-chun1, YU Qiao-gang1, YE Jing1, YU Yi-jun2* (1.Institute of Environment, Resource, Soil & Fertilizer, Zhejiang Academy of 

Agricultural Sciences, Hangzhou 310021, China；2.Hangzhou Center for Inspection and Testing for Quality and Safety of Fertilizer, 

Zhejiang Cultivated Land Quality and Fertilizer Management Station, Hangzhou 310020, China). China Environmental Science, 

2021,41(1)：263~272 

Abstract：This work investigated the effect of light illumination on antibiotic degradation during manure fermentation. The 

concentrations of antibiotic residues and bacterial communities in pig and chicken manure samples after solid-state incubation under 

dark and light conditions were analyzed. Results indicated that light illumination improved the removal of antibiotic residues in 

manure samples, particularly in pig manure, showing a maximum decline of 23.8% in the total antibiotic concentration. All the pig 

manure samples after a light incubation showed lower residual concentrations of tetracyclines, fluoroquinolones, and sulfonamides 

than those incubated in the dark. The proliferation of sulfonamides-resistant bacteria in pig manure samples could also be inhibited 

by light illumination, accompanied by increases in the diversity of the bacterial community and the abundances of some bacterial 

genera relating to organic matter degradation. In chicken manure, the effect of light illumination on the degradation of antibiotics 

varied greatly among chicken manure samples and light duration treatments. It was found that light illumination inhibited the 

degradation of sulfonamides in some chicken manure samples, accompanied by an increase in the sulfonamide resistance bacterial 

population and a decline in the diversity and abundance of manure bacterial community. This work suggested that supplying 

appropriate light illumination during the storage or processing processes of animal manure, especially pig manure, could be an option 

to improve the elimination of antibiotics and antibiotic resistance. 
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养殖畜禽粪便已成为环境抗生素污染的重要

来源
[1]

,具有抗生素残留种类多 ,残留浓度高等特

点 

[2-5]
.抗生素原药及其代谢物伴随畜禽粪便肥料化

使用进入农业系统,一方面在土壤和作物可食部分

中积累
[6]

,干扰土壤生态系统功能的主要调节者-土

壤微生物
[7]

,另一方面加速环境中耐药菌和抗性基

因的传播扩散
[8]

.基于目前环境压力的不断增大,探

索不同的粪肥处理策略,开发经济高效的抗生素去

除方法迫在眉睫.传统粪便无害化处理,例如堆肥、

厌氧消化等方式均证明可以通过生物降解、水解等

方式减少抗生素残留
[9-12]

,但抗生素去除效果有限,

亟待加强
[5,11]

.例如,Qian 等
[13]
研究证实经过堆肥等

常规无害化处理的商品有机肥中抗生素检出依然

频繁,单种抗生素残留浓度可高达 72.8mg/kg.  

传统粪便无害化处理,除晾晒外,均没有考虑光

照的影响,大部分粪便在避光场所储存、加工.然而,

光照是影响自然环境中抗生素残留量的重要因素,

四环素、土霉素、红霉素在模拟日光下均能发生光 
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降解
[14]

,但光照对土壤、粪便等固体介质中抗生素降

解的影响研究较少.尽管如此,有研究发现,在光照条

件下培养鸡粪可加速氧氟沙星和恩诺沙星去

除 

[15-16]
.但是,畜禽粪便中残留的抗生素类型多样,尚

不清楚光照对畜禽粪便中抗生素降解的作用在不

同抗生素类型和培养条件之间的差异. 

综上,本文从不同来源采集了猪鸡粪,在固态发酵

条件下,研究在粪便发酵过程设置辅助光照措施对主

要残留抗生素降解的影响以及粪便细菌群落差异.研

究以期为畜禽粪便中抗生素的去除处理提供理论和

技术支撑,为传统堆肥工艺的提升改造提供参考. 

1  材料与方法 

1.1  畜禽粪便原料 

表 1  猪鸡粪原料基本理化性质和抗生素残留量 

Table 1  The basic physicochemical properties and antibiotic 

concentrations of chicken and pig manure samples 

猪粪 鸡粪 
项目 参数 

PM1 PM2 CM1 CM2

含水率(%) 73.3 68.2 54.0 52.65

pH值 7.4 7.8 8.9 7.9 

电导率(ms/cm) 4.5 3.2 4.1 5.6 

TC(%) 33.8 35.8 38.1 24.98

基本理化

性质 

TN(%) 2.6 2.1 2.9 2.1 

磺胺嘧啶(SDZ) 6530.7 3936.2 1438.1 2224.3

磺胺噻唑(STZ) n.d. 639.4 n.d. 5.3 

磺胺二甲嘧啶(SM2) 1887.5 230.7 124.9 472.7

磺胺氯哒嗪(SCP) n.d. 11.9 n.d. n.d.

磺胺间甲氧嘧啶(SMM) 2104.3 556.9 n.d. 12.4

磺胺间二甲氧嘧啶(SMD) 6269.3 2000.0 1339.5 2419.9

磺胺甲噁唑(SMZ) n.d. n.d. n.d. 31.9

磺胺类

(µg/kg) 

磺胺喹恶啉(SQ) n.d. n.d. 2072.9 n.d.

氧氟沙星(OFL) 11314.2 2547.73 67.9 2314.7

环丙沙星(CIP) 5214.3 2124.8 9280.8 1115.0

恩诺沙星(ENR) 19405.8 1180.0 53508.4 838.0

替米考星(TIL) n.d. 287.1 n.d. 359.5

氟喹诺酮

类(µg/kg) 

培氟沙星(PEF) n.d. n.d. n.d. 112.3

土霉素(OTC) n.d. 282.6 85255.2 n.d.

四环素(TET) 3914.2 886.8 n.d. 173.7

金霉素(CTC) 63446.9 9409.9 n.d. n.d.

四环素类

(µg/kg) 

多西环素(DOX) 10015.6 317.7 40196.0 227.3

克林霉素(CLI) 117.2 n.d. 15.1 n.d.大环内酯

类(µg/kg) 替米考星(TIL) 12153.5 n.d. n.d. n.d.

注:n.d.为无检出. 

猪粪 PM1 取自浙江义乌,来源于农户散养肉猪;

猪粪 PM2 取自浙江常山,来源于小型养猪场的储粪

池.鸡粪 CM1 取自浙江义乌,来源于圈养肉鸡,是鸡

粪与农糠垫料的混合物,采用粉碎机将块状的鸡粪

垫料混合物粉碎均匀待用;鸡粪 CM2 取浙江建德莲

花镇,来源于蛋鸡,纯鸡粪,无垫料.原料的基本理化

性质和抗生素残留量如表 1. 

1.2  试验处理 

试验 1 设两个处理:避光处理(D)和全天光照处

理(L),原料为猪粪 PM1和鸡粪 CM1.试验 2在试验 1

的基础上,设置光照时间处理:避光处理(D),全天光照

处理(L),12h 光照-12h 避光交替处理(L-12h),原料为

猪粪 PM2和鸡粪 CM2.每个处理 3 个重复.将 50g原

料分装到9cm无菌浅层培养皿中,将培养皿置于30℃

光照培养箱中静置培养.光照强度为 10000lx.光照处

理组直接暴露于光照下,避光处理样品用锡箔纸和报

纸遮光.培养 5d后,取一部分样品保存于-20℃用于抗

生素残留浓度测定和基因组 DNA 提取测定,另外一

部分样品直接进行耐药细菌培养计数. 

1.3  测定方法 

1.3.1  抗生素残留浓度测定  取-20℃保存的粪便

样品,参照 Qian 等
[13]

报道的步骤,采用固相萃取法联

合高效液相色谱-串联质谱技术(HPLC/MS-MS)测定

磺胺类、四环素类、氟喹诺酮类和大环内酯类抗生素

浓度 .采用乙腈+Na2EDTA-磷酸盐缓冲溶液 (pH= 

3;V:V,1:1)从粪便样品中提取四环素类和大环内酯类

抗生素 ,乙腈+Na2EDTA-Mcllvain 缓冲溶液 (pH= 

4.0;V:V,3:7)提取磺胺类抗生素 ,乙腈+ Na2EDTA- 

McIlvaine 缓冲溶液 (pH=7.0;V:V,1:1)提取氟喹诺酮

类抗生素.精确称取 1.00g 样品到 50mL 离心管中,加

入内标溶液和 15mL 提取液,涡旋 1min,超声 20min, 

12000r/min,离心 5min,然后转移上清液至圆底烧瓶中;

重复提取残渣 3 次,并将上清液合并于圆底烧瓶中;将

圆底烧瓶放于水浴温度为 40℃的旋转蒸发仪上除去

有机相,然后将剩余溶液转移至 50mL 离心管中,并用

去离子水定容至 40mL;过 HLB 固相萃取小柱

(6cc/200mg,Waters),甲醇洗脱,收集洗脱液于玻璃刻度

管中;40℃氮吹后,用体积比为1:1的甲醇-水溶液定容

至 1mL;过 0.22μm 有机滤膜;内标法定量.色谱条件: 

Luna C18 柱 (5μm,2.0mm×150mm; Phenomenex); 

Thermo Finnigan Surveyor HPLC 系 统 (Thermo 

Scientific,USA);流速 0.25mL/min,柱温 30 ,℃进样量

5μL.流动相和洗脱条件如表 2 所示.磺胺类、四环素

类、氟喹诺酮类和大环内酯类抗生素定量限分别为
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1.6~3.6、1.2~3.3、1.0~2.6和 0.5~2.5μg/kg. 

表 2  HPLC-MS/MS洗脱条件 

Table 2  HPLC-MS/MS operating conditions 

A(%) B(%) 
抗生素 

时间

(min) 甲醇 2mmol/L醋酸铵溶液+0.1%甲酸
离子源

0 20 80 

5 90 10 

16 90 10 

16.5 20 80 

磺胺类 

24 20 80 

ESI+

氟喹诺酮类 12 50 50 ESI+

四环素类 6 40 60 ESI+

大环内酯类 4 80 20 ESI
-

 

1.3.2  可培养磺胺耐药细菌测定  以磺胺类抗生

素为代表,开展光照对耐药细菌的影响.参考已往的

报道
[17]

,选择 LB 琼脂平板用于磺胺抗性菌的分离.

在培养基中添加总浓度为100mg/L的磺胺抗生素溶

液(磺胺嘧啶:磺胺二甲嘧啶=1:1)用于抗性筛选.采

用生理盐水(0.85%)浸提堆肥样品 2h 后,取梯度稀释

上清涂布到抗性平板和无抗性平板上.25℃培养 24h.

对菌落数为 20~200 之间的平板进行计数,计算抗性

菌落数(CFU/g). 

1.3.3  基于荧光定量 PCR 的细菌丰度测定  取

0.25g 粪便样品,参照 Omega EZNATM soil DNA 

kit(USA)提取基因组 DNA,基因组 DNA 于-70℃以

下保存备用.采用 16S rDNA通用引物 27F/1492R进

行 PCR 扩增 .PCR 扩增采用 2×EasyTaq PCR 

SuperMix (全式金公司).对 PCR 产物进行凝胶电泳

分析.将获得的 PCR 产物重组到 pMD19-T 质粒上,

委托上海生工对质粒上的基因片段进行测序验证.

测序验证正确的抗性基因重组质粒将作为实时定

量 PCR (qPCR)的标准品,用于建立质粒拷贝数与

CT 值对应关系的标准曲线.采用Qubit 3.0 荧光计对

质粒 DNA浓度进行测定,随后通过计算可以获得质

粒标准品的拷贝数.qPCR 扩增采用 ABI 公司的

StepOnePlus™实时荧光定量 PCR 系统.qPCR 引物

为 :V3-FW(341F):CCTACGGGAGG-CAGCAG;V3- 

RV(518R): ATTACCGCGGCTGCTGGPCR.扩增试

剂采用MightyAmp
TM

 for Realtime PCR Kit(Takara),

反应在 20μL 的反应体系中进行.采用的 qPCR方法

必须保证待测样品的熔解曲线为单一峰,扩增特异

性良好,并且和标准品具有相同的 TM 值. 

1.3.4  基于 16SrRNA 测序的细菌群落结构分析  取

粪便样品基因组 DNA,利用引物 515F (5′-GTG- 

CCAGCMGCCGCGGTAA-3′)和 806R(5′-GGACT- 

ACHVGGGTWTCTAAT-3′)扩增16SrRNA基因的V4

区段.每个样品3个重复.PCR产物回收纯化后,进行文

库构建,文库经过进一步 Qubit 定量和检测后,由北京

诺禾致源公司 Illumina NovaSeq PE250平台进行测序

分析.原始 DNA 序列经过初步质控得到原始数据,通

过去除嵌合体序列获得有效数据.利用 Uparse 软件

对所有样品的全部有效数据进行聚类,按照 97%相似

性将序列聚类成为可操作分类单位(OTUs).同时筛选

OTUs中出现频数最高的序列作为OTUs的代表序列,

用Mothur方法与SILVA的SSUrRNA数据库对OTUs

代表序列进行物种注释分析(设定阈值为 0.8~1),获得

分类学信息.最后以样品中数据量最少的为标准进行

数据均一化处理.通过 Chao1 丰度指数和 Shannon多

样性指数分析 α 多样性.使用 R 软件(Version 2.15.3)

中 ade4包和 ggplot2软件包绘制主成分分析(PCA)图.

利用R 软件进行Metastats分析,采用获得的P值做差

异性热图. 

2  结果与分析 

2.1  光照对猪粪中抗生素降解的影响 

表 3  光照对猪粪中 15种抗生素降解的影响 

Table 3  Effects of illumination on the degradation of 

15antibiotics within pig manures 

抗生素浓度变化倍数 a(FC=光培养/暗培养)

PM1 PM2 抗生素种类 化合物名称

24h光照 12h光照 24h光照 

SDZ 0.46 0.95 0.82 

SMM 0.49 0.86 0.93 

SMD 0.50 0.85 0.69 

SM2 0.49 0.78 1.02 

STZ n.d. 0.78 0.92 

磺胺类 

SCP n.d. 0.30 0.36 

OFL 0.74 0.82 1.01 

ENR 0.78 n.d. n.d. 氟喹诺酮类

CIP 0.91 n.d. n.d. 

DOX 0.64 0.84 0.84 

CTC 0.76 0.97 0.86 

TET 0.77 1.07 1.00 
四环素类

OTC n.d. 1.04 0.95 

CLI >1b n.d. n.d. 
大环内酯类

TIL 2.18 n.d. n.d. 

注:a FC>1代表光照抑制降解,FC<1表示光照促进降解;b暗处理组中浓

度低于检测限;n.d.:原料样品无检出. 
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表 3 汇总了猪粪中 15 种不同抗生素在光照

培养和避光培养后的浓度差异.可知,光照不会抑

制猪粪中所有检出磺胺类、四环素类和氟喹诺酮

类抗生素的降解.猪粪中 66%的抗生素在光培养

处理中的去除效果优于暗培养处理 ,且不因样品

和光照时间改变而改变 .发酵培养对猪粪中大环

内酯类抗生素的去除率接近 100%,因此可忽略光

照对大环内酯类抗生素的抑制 .综上 ,相比避光 ,

在光照下培养更有利于猪粪中主要残留抗生素

的去除. 
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图 1  不同光照条件下培养 5d猪粪的抗生素残留浓度 

Fig.1  Antibiotic concentrations in pig manures after 

incubation under different light conditions for 5d  

不同字母代表处理之间存在显著差异(P<0.05) 

猪粪 PM1 中抗生素残留总量 142.4mg/kg,以四

环素类(54%)、氟喹诺酮类(25%)和磺胺类抗生素

(11.8%)为主.图 1(a)对比了猪粪 PM1 样品在光照和

避光培养 5d后的抗生素残留浓度.结果表明,光培养

猪粪 PM1中的抗生素残留总量显著(P<0.05)低于避

光培养,其中四环素类、氟喹诺酮类和磺胺类抗生素

残留浓度分别下降 50.6%、22.3%和 25.6%.进一步

以猪粪 PM2 进行验证,并设置不同光照时长.相比

PM1,猪粪 PM2 样品抗生素残留总量较低 ,为

24.4mg/kg,四环素类、氟喹诺酮类和磺胺类分别占

45%、25%和 30%,但与以猪粪 PM1 为对象的降解

试验结果相似,光培养处理猪粪 PM2 中的抗生素残

留总量低于避光培养,下降比例在 5.7%~15.9%[图

1(b)].同时以猪粪 PM2 为对象的降解试验证实光照

时长影响抗生素去除,12h间歇光照处理优于全天光

照.与避光培养相比,光培养下猪粪 PM2 中四环素

类、氟喹诺酮类和磺胺类抗生素残留浓度最高下降

24.8%、17.6%和 12.4%. 

2.2  光照对鸡粪中抗生素降解的影响 

鸡粪 CM1 中抗生素残留总量 193.3mg/kg,以

四环素类 (64.9%)和氟喹诺酮 (32.5%)为主 .鸡粪

CM2 样品抗生素残留总量 6.3mg/kg,以氟喹诺酮

类(69.3%)和磺胺类(18.5%)为主.光照培养后鸡粪

CM1 中平均抗生素残留总量低于避光培养鸡粪,

但尚未达到显著水平[图 2(a)].其中光照促进鸡粪

CM1 中四环素类抗生素降解,5d 光照培养后残留

浓度比避光培养降低 19.1%.光照对氟喹诺酮类抗

生素降解的影响较小 ,但明显抑制磺胺类抗生素

的降解.鸡粪CM2与CM1的试验结果相似.相比避

光培养,光照培养后鸡粪 CM2 中的抗生素残留总

量更低,其中磺胺类、氟喹诺酮类和四环素类抗生

素残留量最高下降 35.1%、11.3%和 37.6%.鸡粪

CM2 培养试验进一步证实光照时间影响抗生素

去除,在鸡粪 CM2中,全天光照处理优于 12h间歇

光照. 

表 4 汇总了鸡粪中 14 种抗生素在光照和避

光培养后的浓度差异.相比猪粪,光照对鸡粪中抗

生素降解的作用在不同样品和光照时间之间差

异显著;仅有 36%的抗生素在光照培养下的降解

一直高于避光培养.全天光照促进了鸡粪 CM2 样

品中包括 6 种磺胺类、4 种氟喹诺酮类和 2 种四

环素类在内的所有检出抗生素的降解 ,但相同光

照条件仅能促进 CM1 样品中多西环素、土霉素

和氧氟沙星的降解 ,同时强烈抑制磺胺类抗生素

降解.从鸡粪 CM2的试验结果中可知,相比氟喹诺

酮类抗生素 ,光照时间对磺胺类和四环素类抗生
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素降解的影响更加显著.综上,虽然光照有促进鸡

粪中抗生素去除的潜力 ,但受具体样品和光照措

施的影响较大 ,特别是光照可能抑制磺胺抗生素

在鸡粪发酵中的降解,值得关注. 
抗
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图 2  不同光照培养下 5d鸡粪的抗生素残留浓度 

Fig.2  Antibiotic concentrations in chicken manure samples after incubation under different light conditions for 5days 

不同字母代表处理之间存在显著差异(P<0.05) 

表 4  光处理对不同来源鸡粪中 14种抗生素降解的影响 

Table 4  Effects of light illumination on the degradation of 

14antibiotics within chicken manures 

抗生素浓度变化倍数 a

(FC=光培养/暗培养) 

CM1 CM2 
抗生素

种类 

化合物

名称 
24h光照 12h光照 24h光照 

SDZ 30.11 1.07 0.55 

SM2 3.77 1.18 0.74 

SMM n.d. 1.14 0.79 

SMD 6.53 1.15 0.65 

STZ n.d. 0.00 0.00 

SMZ n.d. 0.00 0.00 

磺胺类 

SQ 3.51 n.d. n.d. 

OFL 0.71 0.76 0.94 

ENR 1.02 0.74 0.87 

CIP 1.19 0.92 0.76 

氟喹诺

酮类 

PEF n.d. 1.01 0.97 

DOX 0.95 1.21 0.62 

OTC 0.78 n.d. n.d. 
四环素

类 
TET n.d. 1.63 0.93 

注:
a 

FC>1代表光照抑制降解,FC<1表示光照促进降解;n.d.:原料样品

无检出. 

2.3  光照对猪鸡粪中耐药细菌数量的影响 

以磺胺类抗生素为代表 ,分析光照对猪鸡粪

中与抗生素耐受相关细菌增殖的影响.由图 3 可

知 ,相比避光处理 .全天光照显著(P<0.05)降低猪

粪中可培养磺胺耐药细菌数量 ,在不同猪粪样品

中结果相似 .与光照对鸡粪中磺胺类抗生素降解

的作用非常相似 ,光照对鸡粪中磺胺耐药菌数量

的作用更易受样品和光照时间的影响 .相比避光

培养,全天光照培养增加鸡粪 CM1中磺胺耐药菌

数量,但减少 CM2 中磺胺耐药菌数量(图 3).光照

对猪鸡粪中磺胺耐药细菌的抑制有随时间的增

加而加强的趋势 .光照对两种猪粪细菌丰度均无

显著 (P<0.05)影响 ,但光照可轻微抑制鸡粪细菌

丰度(图 4). 

2.4  光照对猪鸡粪中细菌群落结构的影响 

以猪粪 PM1和鸡粪 CM1为代表样品进行细菌

16S rRNA基因测序,分析光照对畜禽粪便细菌群落

的影响.结果可知,猪鸡粪的细菌群落组成存在明显

差异 ,其中猪粪细菌群落以 Proteobacteria 门

(29%~40%)和 Firmicutes 门(47%~55%)为主,二者占

总细菌的 85%以上;而鸡粪细菌群落组成更丰富,分

布在 Proteobacteria 门(23%~25%)、Firmicutes 门

(38%~39%) 、 Actinobacteria 门 (19%~24%) 和

Bacteroidetes门(12%~14%)(图 5A). 
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图 3  光照处理对猪粪和鸡粪中磺胺耐药菌数量的影响 

Fig.3  Effects of illumination on the numbers of sulfonamide resistant bacteria in pig and chicken manures 
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图 4  光照处理对猪粪和鸡粪总细菌丰度的影响 

Fig.4  Effects of illumination on the bacterial abundances in pig and chicken manures 

基于 OTU 的 PCA 分析结果表明,光照对猪粪

PM1 和鸡粪 CM1 的细菌群落结构均产生了明显影

响(图 5B).从 Shannon 多样性指数上看,光照提高了

猪粪 PM1细菌群落多样性,但降低了鸡粪CM1细菌

群落的多样性,均达到显著水平(图 6A).从门水平上

看,光照显著降低猪粪 PM1中 Proteobacteria门细菌
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相对丰度以及鸡粪 CM1中 Chloroflexi门细菌相对丰

度(图 6B).但是,Proteobacteria门细菌是猪粪优势种群,

而 Choroflexi 门细菌在鸡粪总细菌中仅占

0.05%~0.09%,因此可认为,光照仅对猪粪细菌在门水

平上的组成产生较大影响.从科水平上看,光照显著增

加了猪粪PM1中Micrococcaceae、Corynebacteriaceae

和 Bacillaceae 细菌的相对丰度以及鸡粪 CM1 中

Corynebacteriaceae、Bacillaceae和 Peptostreptococcacea

细菌相对丰度 ;显著降低了猪粪中 Unidentified 

Clostridiales 、 Unidentified Cardiobacteriales 、

Peptostreptococcacea 细菌相对丰度以及鸡粪中

Unidentified Cardiobacteriales、Planococcaceae 和

Balneolaceae 细菌相对丰度(图 6C).总体上,光照促进

畜禽粪便中 Corynebacteriaceae和 Bacillaceae细菌,抑

制Unidentified Cardiobacteriales,对Peptostreptococcacea

的影响在猪粪和鸡粪中相反.因此,光照对畜禽粪便细

菌群落的影响存在直接和间接作用,而间接作用极可

能具有很强的环境依赖性. 

 
图 5  光照对猪粪和鸡粪细菌群落结构的影响 

Fig.5  Effects of light illumination on the structures of bacterial communities in pig and chicken manure  

P.L,猪粪光照处理; P.D,猪粪暗处理;C.L,鸡粪光照处理; C.D,鸡粪暗处理 

 
图 6  光照对猪粪和鸡粪细菌群落多样性及主导细菌类群丰度的影响 

Fig.6  Effects of light illumination on the diversity of bacterial community and the dominant bacteria abundances in pig and chicken 

manures  

P.L,猪粪光照处理; P.D,猪粪暗处理;C.L,鸡粪光照处理; C.D,鸡粪暗处理 
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3  讨论 

堆肥等生物发酵是目前畜禽粪便无害化处理

的主要方式,往往在避光条件下进行.在这一过程中,

抗生素的去除主要依赖于微生物降解和水解的作

用
[18]

,因此较少考虑光照的影响.本研究证明在粪便

发酵过程中进行辅助光照可加速四环素类、氟喹诺

酮类、磺胺类等多种类型抗生素的降解,在猪粪中尤

为显著(表 5).其中,光照对粪便发酵过程中土霉素、

金霉素、氧氟沙星以及恩诺沙星降解的促进作用在

以往研究中已有报道
[15-16,19]

. 

表 5  光照对猪鸡粪中主要残留抗生素降解的作用效应汇总 

Table 5  A summary of the effect of light illumination on the 

degradation of the dominant antibiotic classes in manure 

samples 

粪便类型 光照效应 
抗生素残留

总量 
氟喹诺酮类 四环素类 磺胺类 

 24h光照 + +/- + - 

鸡粪 24h光照 + + + + 

 12h 光照 + + - - 

 24h光照 + + + + 

猪粪 24h光照 + + + + 

 12h 光照 + +/- + + 

注:+表示促进效应; -表示抑制效应. 

光照可能通过影响抗生素的光降解和化学降

解改变粪便发酵对抗生素的去除效果.粪便发酵过

程中有机质分解强烈,会释放大量小分子酸、硝酸盐

等物质
[20]

,其中部分物质例如 NO
3-
、NO

2-
等具有强

光敏化作用
[21]

.在光敏物质的作用下,粪便中的抗生

素可能在光照下发生强烈的光解.但是,光线进入粪

便有限. 与土壤、底泥等固体环境介质中的研究结

论类似
[22-23]

,本文认为直接光解对粪便中抗生素降

解和矿化的贡献有限.另外,光照可诱导粪便中有机

质分解产生大量自由基、过氧化物、单重态氧等,

这些强氧化物质的产生也可能加速抗生素的水解

和光化学降解
[24-25]

. 

在畜禽粪便的生物发酵过程中,微生物降解是

大部分抗生素消减的主要机制
[18]

.因此,光照可能通

过影响抗生素微生物降解改变粪便发酵下抗生素

的去除效率.例如,光照实现抗生素光解和生物降解

之间的协同,进而增强抗生素的去除
[26]

.在这个过程

中,抗生素首先依靠光解转化成中间产物,而中间产

物被粪便中的微生物进一步降解.另外,Lin 等
[27]
报

道指出,光照诱导底泥产生强烈的环丙沙星生物降

解能力,而这种生物降解能力在避光条件下没有出

现,虽然未有进一步研究,但这一结果暗示光照改变

了底泥微生物群落. 

在本文中,光照被证实诱导畜禽粪便细菌群落

组成发生变化,包括增加猪粪细菌群落多样性.光照

对抗生素降解的促进作用与其对微生物群落的影

响可能通过下述途径产生联系:(1)光照促进了抗生

素降解,减轻了抗生素对猪粪中细菌群落丰度和多

样性的抑制;(2)光照直接增加猪粪细菌群落多样性,

诱导产生更多更全面的分解酶系,进而增强了包括

抗生素在内的有机质的分解转化和微生物利用.事

实上,在猪粪 PM1样品中,光照诱导下丰度显著增加

的细菌种群被发现与有机质尤其是难降解有机质

的分解密切相关.例如,Corynebacteriaceae 科细菌可

降 解 木 质 素 、 单 宁 、 激 素 等 有 机 物
[28-29]

. 

Micrococcaceae科细菌可强烈分解果胶、木聚糖
[30]

,

部分细菌被报道具有生物降解磺胺类抗生素的能

力
[31]

.Bacillaceae 科细菌具有较强的污染物分解能

力,该科部分细菌被报道用于分解活性染料
[32]
、纤维

素、甲壳素
[33]
以及苯、甲苯、乙苯、二甲苯等芳香

族污染物
[34]

.综上,光照可通过改变粪便发酵过程中

的微生物群落组成促进抗生素的生物降解,以此加

速抗生素去除. 

光照对粪便中抗生素降解的作用效果在不同

样品之间存在差异.相比鸡粪,光照对猪粪中抗生素

降解的促进作用对原料和光照时间有更广的兼容

范围(表 5).建议为猪粪及其堆肥的加工和储存场所

中提供光照,例如将储粪区和堆肥车间的顶棚改为

阳光棚,增设辅助照明设备等.猪粪和鸡粪中抗生素

降解对环境变化的响应差异并不鲜见
[17,35]

.例如,Lin

等
[17]
研究温度变化对猪鸡粪中抗生素降解的影响,

发现抗生素在鸡粪中的最适温度为 30℃,而在猪粪

中的最适温度为 50℃.由于肠道环境、饲料配方和

用药的不同,猪粪与鸡粪在细菌群落组成、理化性质

和抗生素分布上具有明显差异.猪粪和鸡粪中这些

生物和非生物差异均可能影响光照对抗生素降解

的作用.另外,光照对磺胺类抗生素降解的作用在鸡

粪CM1和CM2样品中呈现完全相反的结果.鸡粪中

抗生素的消减相比猪粪更加依赖于微生物的作
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用  

[17]
.而相比四环素类等其他抗生素,畜禽粪便、土

壤等固体介质中的磺胺类抗生素的去除又更依赖

于微生物降解作用
[18]

.因此,推测光照对CM1鸡粪中

磺胺类抗生素降解的作用与其微生物群落变化具

有重要关系,这里可能包括光照对 CM1 鸡粪中抗生

素降解微生物的直接毒害.探讨光照对畜禽粪便发

酵过程中抗生素降解的影响机制对于进一步优化

和形成有助于畜禽粪便中抗生素去除的光催化-生

物降解耦合技术具有参考价值. 

本研究发现光照处理猪粪有助于抑制耐药污

染物的扩散.在环境中,光照有可能通过促进猪粪中

磺胺类抗生素降解,降低选择压力,从而减少磺胺耐

药细菌的增殖 .相似的结论在以往报道中有所涉

及 

[17,36]
.例如Wang等

[37]
指出堆肥过程中抗生素残留

浓度与抗生素抗性基因转录产物的丰度呈正相关.

光照也可能通过产生的自由基、过氧化物等直接抑

制耐药微生物的生长繁殖.例如,在本研究中,光照处

理显著降低猪粪中 Proteobacteria门细菌丰度,而 Hu

等  

[38]
研究发现肠道中的耐药基因更容易在

Proteobacteria 门细菌中出现.抗生素诱导产生的耐

药细菌产生和扩散具有很大风险,因此光照对猪粪

中抗生素耐药菌生长繁殖的抑制作用具有非常重

要的意义. 

4  结论 

对比了光照对不同来源粪便中不同类型抗生

素甚至同一类型的不同抗生素化合物降解的影响,

表明光照促进猪粪发酵过程中大部分抗生素的降

解,遏制磺胺耐药细菌增殖,增加细菌群落多样性

以及有机质降解相关细菌丰度 ,且不影响粪便细

菌总丰度.其中,光照对猪粪中抗生素降解的促进

作用对原料和光照时间有更广的兼容范围 .鸡粪

对光照的响应易受样品和光照时间的干扰 ,光照

总体有利鸡粪中抗生素残留总量下降 ,但抑制了

部分鸡粪样品中磺胺类抗生素降解 ,同时伴随磺

胺耐药细菌数量的增加以及细菌群落丰度和多样

性的下降. 
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