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　　摘要：真菌病原菌能分泌效应蛋白，影响真菌病原菌与植物的相互作用。本文概述了真菌病原菌的生活和侵染方
式，以及效应蛋白的基因进化，指出真菌病原菌正是通过对基因组的区隔化完成效应蛋白基因的进化。重点讨论活体

营养型、死体营养型、半活体营养型和共生营养型效应蛋白的作用机制和植物适应性，以及效应蛋白的转运、吸收和加

工机制，可为研究真菌病原菌与作物的相互作用，并为未来作物抗病改良和病害防控策略的制定提供参考。
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　　真菌病原菌通过各种方式侵染植物，侵染是由真菌病原
菌分泌的成百上千种效应蛋白调控的。真菌效应蛋白可在真

菌菌丝与宿主之间的相互作用区域直接转移至植物体内而起

作用。这些效应蛋白能抑制植物防御反应，调控植物生理机

制使其能适应真菌侵染，并为真菌提供营养物质。植物病原

真菌对农业经济具有重大影响，因为它不仅危害作物生长，还

能引起采后病害。据估算，世界上约有１０％的农业减产与真
菌病原菌的侵害有关［１］。目前，农民一般采取种植抗性品种

或使用复合杀菌剂抵抗真菌侵染，但这些方法会对环境造成

影响。本文概述了真菌效应蛋白引起的毒性及植物适应机

制，重点讨论真菌效应蛋白的作用机制、基因进化、转运机制

和加工方式等方面的研究进展，以期为病原真菌的生物防治

和作物抗病改良提供参考。

１　真菌病原菌的侵染

真菌病原菌有不同的生活方式，包括死体营养型（ｎｅｃｒｏ
ｔｒｏｐｈｉｃ）、活体营养型（ｂｉｏｔｒｏｐｈｉｃ）和半活体营养型（ｈｅｍｉｂｉｏｔｒｏ
ｐｈｉｃ）。所有侵染植物的真菌都能被植物免疫系统识别并引起
宿主防御反应。这些防御反应的触发是由保守的病原相关分

子模式（ｐａｔｈｏｇｅｎ－ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｐａｔｔｅｒｎｓ，简称ＰＡＭＰｓ）、
微生物相关分子模式（ｍｉｃｒｏｂｅ－ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｐａｔｔｅｒｎｓ，
简称ＭＡＭＰｓ）激活。真菌中细胞壁的几丁质是一种典型的
ＰＡＭＰ，真菌侵染植物后，通过几丁质酶将细胞壁中的几丁质低
聚糖释放出来。ＰＡＭＰ通过模式识别受体（ｐａｔｔｅｒｎ－ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ
ｒｅｃｅｐｔｏｒｓ，简称 ＰＲＲｓ）识别，这是植物第 １道防御反应，即
ＰＡＭＰ触发免疫反应（ＰＡＭＰ－ｔｒｉｇｇｅｒｅｄｉｍｍｕｎｉｔｙ，简称 ＰＴＩ）。
而病原菌为了抑制ＰＴＩ进化出效应蛋白，效应蛋白能被植物监
测系统识别，触发第２道防御反应，即效应蛋白触发免疫反应
（ｅｆｆｅｃｔｏｒ－ｔｒｉｇｇｅｒｅｄｉｍｍｕｎｉｔｙ，简称ＥＴＩ）［２］。

侵染初期，真菌病原菌黏附于植物表皮，芽管开始生长，

侵入的组织开始分化形成结构相似的附着胞（ａｐｐｒｅｓｓｏｒｉａ）或
附着枝（ｈｙｐｈｏｐｏｄｉａ）。真菌感受的信号是不同的，有气孔、化
学信号（如表面蜡质）、物理信号（如疏水性或向触性）。不同

生活方式的病原真菌会形成不同的附着胞，半活体营养型真

菌如稻瘟菌（Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈｅｏｒｙｚａｅ）、炭疽菌（Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ
ｓｐｐ．）能形成圆顶形、黑化的附着胞，这样可形成一定的膨压
使菌丝侵入宿主。大多数死体营养型真菌能形成不明显的附

着胞，通过分泌大量的细胞壁降解酶类（ｐｌａｎｔｃｅｌｌｗａｌｌ－ｄｅ
ｇｒａｄｉｎｇｅｎｚｙｍｅｓ，简称 ＰＣＷＤＥｓ）侵入植物角质层［３］。活体营

养型病原菌在不影响宿主细胞生存的情况下，可通过膨压和

ＰＣＷＤＥｓ破坏细胞壁，而活体营养型有益菌则主要通过来源
于宿主的细胞壁松弛酶作用而进入植物。

２　真菌效应蛋白

真菌分泌蛋白能影响真菌与植物之间的相互作用，比如

影响真菌生活方式和宿主特异性水平，它们一般占真菌蛋白

质组的５％～１０％。通常将效应蛋白定义为少于３００个氨基
酸的分泌蛋白质，它们往往富含半胱氨酸，其三级结构通过二

硫键稳定，能帮助真菌病原菌侵染宿主并在宿主中定殖。近

期研究表明，很多大分子蛋白质也可以作为效应蛋白，而且任

何真菌分泌蛋白都可能是效应蛋白。大多数分泌效应蛋白的

功能无法预测，ＰＣＷＤＥｓ效应蛋白可能是真菌渗透和孢子扩
散所需要的，其余效应蛋白可能在植物靶目标的降解、修饰、

抑制、活性改变和稳定性调控等方面起作用［４］。

死体营养型和半活体营养型的 ＰＣＷＤＥｓ效应蛋白含量
要高于活体营养型，与兼性腐生菌（ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈｉｃ）含量相似。
这说明活体营养型真菌要适应植物，避免引起植物细胞损伤，

导致细胞死亡。专一性的活营养体（ｏｂｌｉｇａｔｅｂｉｏｔｒｏｐｈｉｃ）真菌
的ＰＣＷＤＥｓ效应蛋白含量最低，反映它们在植物体外无法完
成繁殖，必须通过根内丛枝从宿主处获得碳水化合物。共生

（ｓｙｍｂｉｏｎｔ）真菌的 ＰＣＷＤＥｓ含量也明显减少，它们也要适应
严格的活体营养型生活方式，比如丛枝菌根（ａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙ
ｃｏｒｒｈｉｚａｓ，简称 ＡＭ）真菌 Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓｉｒｒｅｇｕｌａｒｉｓ缺失所有的
ＰＣＷＤＥｓ，它对植物的侵染和细胞内丛枝的发育可能依靠植
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物基因编码的细胞壁修饰酶、膨胀素［５］。半活体营养型真菌

的分泌蛋白含量最高，其分泌蛋白兼有死体营养型、活体营养

型的共同特征。对半活体营养型真菌希金斯炭疽菌（Ｃｏｌｌｅｔｏ
ｔｒｉｃｈｕｍｈｉｇｇｉｎｓｉａｎｕｍ）的全转录组学研究表明，编码分泌蛋白
的基因主要在最初的活体营养阶段，而ＰＣＷＤＥｓ、裂解酶是在
接下来的死体营养阶段高表达。同样，内生真菌Ｐｉｒｉｆｏｒｍｏｓｐｏ
ｒａｉｎｄｉｃａ也是在感染的最后阶段才引起植物细胞死亡［６］。这

些研究表明，ＰＣＷＤＥｓ与死体营养型有关，编码未知功能的分
泌蛋白表达是活体营养型的共同特征。

３　效应蛋白的基因进化

植物与病原菌的相互作用中，植物通常具有抗性和不相

容性作用，而病原菌往往具有兼容性或易感性，这种对立进化

是基于基因对基因的相互作用模型。在这个模型中，宿主植

物的抗性基因（ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅ，简称 Ｒ）产物若能发现病原菌
无毒基因（ａｖｉｒｕｌｅｎｃｅｇｅｎｅ，简称Ａｖｒ）的效应产物，会导致不相
容性，植物无病症产生。相反，若因为等位基因的变异或缺少

相关组件，则不能发现病原菌的Ａｖｒ基因的效应产物，会出现
相容性，真菌可在植株体内大量繁殖并产生症状［７］。这会形

成１个盛衰（ｂｏｏｍ－ｂｕｓｔ）循环，在这个循环中，当宿主Ｒ基因
缺少时，病原菌Ａｖｒ基因会被选择；当 Ａｖｒ基因普遍存在时，Ｒ
基因会被选择；当宿主 Ｒ基因普遍存在时，能筛选到 Ａｖｒ基
因；当Ａｖｒ基因缺少时，能筛选到 Ｒ基因。可见，ｂｏｏｍ－ｂｕｓｔ
循环中Ｒ、Ａｖｒ基因二者存在共进化的动态过程，这种动态共
进化也存在于效应蛋白和植物靶基因对之间［８］。

效应蛋白的基因进化是在避免被宿主发现和最适毒性之

间保持平衡，而病原菌的长期适应是依靠能不断出现新的效

应蛋白，替代原来已失去竞争力的效应蛋白或者能侵染新的

宿主，这使得效应蛋白进化压力增加并加速进化。研究发现，

与编码非分泌蛋白基因相比，编码分泌蛋白的基因正选择压

力明显增大。此外，效应蛋白基因不仅可在种内基因水平转

移，还可在种间基因水平进行转移。毒素蛋白 ＴｏｘＡ的基因
可从小麦叶斑病真菌（Ｓｔａｇｏｎｏｓｐｏｒａｎｏｄｏｒｕｍ）转移至小麦黄斑
病真菌（Ｐｙｒｅｎｏｐｈｏｒａｔｒｉｔｉｃｉ－ｒｅｐｅｎｔｉｓ），导致高毒力病原菌出
现，引起世界范围内的小麦叶片出现枯斑，最终影响到小麦的

生长和产量［９］。这表明基因水平转移有助于促进毒力的进

化效应。植物病原菌面临进化上的冲突，因为效应蛋白基因

要求快速和灵活的进化，而大多数基因组则要求中等速度的

进化，基因组通过对基因的区隔化解决这个矛盾。很多病原

真菌具有稀疏基因的基因组区域，这些区域富含重复元件，推

测为效应蛋白基因区域。真菌病原菌正是通过对基因组的区

隔化完成效应蛋白基因的进化。

４　效应蛋白作用机制

４．１　活体营养型效应蛋白
关于活体营养型效应蛋白的研究广泛。真菌侵染植物

时，下调ＰＡＭＰｓ引起的免疫反应。Ｐｅｐ１是玉米真菌病原体
（Ｕｓｔｉｌａｇｏｍａｙｄｉｓ）的分泌效应蛋白，与质外体积累黑穗病菌有
关。ＰＯＸ１２是１种玉米分泌过氧化物酶，是植物活性氧类
（ＲＯＳ）产生系统的保守组分。Ｐｅｐ１效应蛋白通过抑制
ＰＯＸ１２活性抑制植物防御系统，而ｐｅｐ１突变体则会引起强烈

的植物防御反应。Ｐｉｔ２也是Ｕ．ｍａｙｄｉｓ的１种分泌效应蛋白，
是病原菌产生毒力所必需的组分。Ｐｉｔ２通过抑制质外体玉米
半胱氨酸蛋白酶活性从而抑制水杨酸相关植物防御反应［１０］。

植物激素是引起植物防御反应的主要信号分子，水杨酸

信号转导途径的激活主要用于抵御病原菌的侵害。Ｕ．ｍａｙ
ｄｉｓ侵染植物时，会分泌大量的分支酸变位酶（ｃｈｏｒｉｓｍａｔｅｍｕ
ｔａｓｅ１，简称Ｃｍｕ１）来消除水杨酸诱导的免疫反应。分支酸是
水杨酸合成的前体物质，Ｃｍｕ１的活性会降低分支酸的含量
从而增强效应蛋白毒力。研究表明，效应蛋白还可影响植物

的次生代谢途径。Ｕ．ｍａｙｄｉｓ效应蛋白Ｔｉｎ２能促进花色素苷
的生物合成，花色素苷的生物合成增加会减少其与木质素合

成的共同前体物质香豆酸的生物含量，这会降低植物细胞壁

的木质化程度，从而减弱植物对病原菌扩散的防御能力［１１］。

４．２　死体营养型效应蛋白
死体营养型效应蛋白可诱导植物细胞死亡，它们主要通

过次生代谢产物如聚酮毒素、非核糖体多糖毒素、乙烯诱导多

肽以及其他一些蛋白毒素起作用。死体型小麦病原菌 Ｓ．
ｎｏｄｏｒｕｍ、Ｐ．ｔｒｉｔｉｃｉ－ｒｅｐｅｎｔｉｓ可产生很多效应蛋白 （如
ＳｎＴｏｘ１－Ｓｎｎ１、ＳｎＴｏｘ２－Ｓｎｎ２等）导致细胞坏死。这些效应
蛋白与宿主敏感蛋白均是效应物触发敏感性兼容相互作用所

必需的，效应物触发敏感性与ＥＴＩ作用正好相反。例如，ＴｏｘＡ
效应蛋白定位于叶绿体，能与 ＴｏｘＡＢＰ１蛋白相互作用，Ｔｏｘ
ＡＢＰ１蛋白参与类囊体形成。这种相互作用导致光系统的破
坏，引起细胞死亡［１２］。近期研究表明，小 ＲＮＡ也起效应子的
作用，通过重复元件产生的黄瓜灰霉病菌（Ｂｏｔｒｙｔｉｓｃｉｎｅｒｅａ）小
ＲＮＡ与拟南芥ＡＲＧＯＮＡＵＴＥ１蛋白结合从而对宿主 ＲＮＡ进
行干涉，选择性地沉默与这些ＲＮＡ互补的宿主免疫基因［１３］。

４．３　半活体营养型效应蛋白
半活体营养型真菌结合了活体和死体营养型两者的生活

方式，例如它们需要效应蛋白去抑制植物防御反应，在后期杀

死植物细胞。Ｍ．ｏｒｙｚａｅ的类枯草杆菌蛋白酶（Ｓｌｐ１）在稻瘟
菌感染早期阶段会在植物和真菌接触面积累，Ｓｌｐ１能结合几
丁质并抑制几丁质触发的 ＰＴＩ，Ｓｌｐ１基因敲除突变体对水稻
的致病力受抑制，说明Ｓｌｐ１对稻瘟菌致病性起关键作用。除
了与植物抗性有关的质外体组分外，半活体营养型效应蛋白还

可干扰胞质组分的植物免疫系统，稻瘟菌无毒基因 ＡｖｒＰｉｚ－ｔ
的靶目标是水稻胞质Ｒ基因Ｐｉｚ－ｔ。转基因水稻中ＡｖｒＰｉｚ－ｔ
的表达可抑制ＰＡＭＰ触发的ＲＯＳ生成，增加对稻瘟菌的易感
性，这表明效应蛋白 ＡｖｒＰｉｚ－ｔ通过抑制 ＰＴＩ促进稻瘟菌毒
力［１４］。希金斯炭疽菌（Ｃ．ｈｉｇｇｉｎｓｉａｎｕｍ）在侵染前、活体营养
阶段会诱导产生１２个次生代谢基因簇，在这期间植物细胞还
活着，说明这些次生代谢基因簇产物可能在操控宿主中起作

用，其作用效果类似效应蛋白。Ｃ．ｈｉｇｇｉｎｓｉａｎｕｍ的诱导坏死
蛋白 ＣｈＮＬＰ１能在转换到死体营养型阶段时特殊表达，并诱
导本氏烟（Ｎｉｃｏｔｉａｎａｂｅｎｔｈａｍｉａｎａ）植物细胞死亡，但这种细胞
死亡可通过活体营养阶段共表达 ＣｈＥＣ效应蛋白而被抑
制［１５］。类似现象也存在于黄瓜炭疽病菌（Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍｏｒｂｉｃ
ｕｌａｒｅ）中，说明诱导和抑制细胞死亡的效应蛋白之间的平衡
能调控半活体营养型真菌从活体到死体营养型阶段的转换。

４．４　共生营养型效应蛋白
丛枝菌根真菌（Ｇｌｏｍｕｓｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ）的效应蛋白ＳＰ７能与
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宿主的乙烯响应转录因子 ＥＲＦ１９相互作用，调控蒺藜苜蓿
（Ｍｅｄｉｃａｇｏｔｒｕｎｃａｔｕｌａ）防御相关基因表达，导致 ＰＴＩ的下调表
达。当双色蜡蘑（Ｌａｃｃａｒｉａｂｉｃｏｌｏｒ）的ＭｉＳＳＰ７效应蛋白感受到
植物根的扩散信号时会高诱导表达，而且它是与植物根互惠

共生所必需的。ＭｉＳＳＰ７效应蛋白若缺失表达，双色蜡蘑无法
进入杨树的根共生，这种缺陷可通过在转基因植物的胞质中

表达ＭｉＳＳＰ７基因弥补。最近研究表明，定位于植物细胞核
的ＭｉＳＳＰ７效应蛋白能与ＰｔＪＡＺ６蛋白相互作用，而 ＰｔＪＡＺ６蛋
白是毛果杨（Ｐｏｐｕｌｕｓｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ）茉莉酸诱导基因表达的负调
控因子。ＭｉＳＳＰ７可阻止茉莉酸依赖的 ＰｔＪＡＺ６蛋白的降解，
进而抑制茉莉酸诱导基因的表达［１６］。

５　效应蛋白的转运

真菌病原菌可通过内质网－高尔基体分泌系统将效应蛋
白释放到宿主细胞外。其中一些效应蛋白在细胞外起作用，

被称为胞外效应因子（如降解酶、毒素蛋白等）；另外一部分

效应蛋白则可通过一些特殊途径进入细胞内，被称为胞内效

应因子［７］。稻瘟菌Ａｖｒ蛋白与其同源胞内宿主 Ｒ蛋白共表
达，可引起细胞死亡。这说明 Ａｖｒ蛋白在宿主细胞内也起作
用。这是真菌效应蛋白可转运至宿主细胞的第１个证据。但
是关于宿主细胞吸收效应蛋白的分子机制尚缺乏系统研究。

生物信息学手段无法鉴定出调控效应蛋白转运的共有序列，

缺少共有序列说明没有普遍适用的效应蛋白转运机制。不同

的植物病原菌在植物定植过程中，可能与它们各式各样的侵

染结构一样，其效应蛋白转运方式也各不相同。但也有特例：

白粉病真菌（ｐｏｗｄｅｒｙｍｉｌｄｅｗ）约８０％的效应蛋白在信号肽下
游具有 Ｎ末端 ３肽共有序列（Ｙ／Ｆ／ＷｘＣ）；根内生真菌 Ｐ．
ｉｎｄｉｃａ的２５个分泌效应蛋白都具有 Ｃ末端 ＲＳＩＤＥＬＤ模序，
但是关于这些模序是否与效应蛋白转运有关尚不清楚。刺亚

麻栅锈菌（Ｍｅｌａｍｐｓｏｒａｌｉｎｉ）效应蛋白 ＡｖｒＭ蛋白可通过不依
赖病原菌的疏水通道，调控与植物细胞质膜的结合，效应蛋白

是否能通过质膜的内吞作用进入宿主细胞尚须进一步

研究［１７－１８］。

由于缺少有效的真菌效应蛋白转运测定方法，效应蛋白的

转运和吸收研究停滞不前。活细胞成像技术是一种研究植物

细胞分泌和荧光蛋白（ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔｐｒｏｔｅｉｎ，简称ＦＰ）标记效应物
吸收的有效工具，但目前只在稻瘟菌效应蛋白转运研究中有

效。在这种半活体营养型真菌中，荧光标记的效应蛋白表现出

２种定位方式，质外体效应蛋白分泌在菌丝周围的基质中，而
转运效应蛋白存在于侵染菌丝上形成的活体营养表面复合体

（ｂｉｏｔｒｏｐｈｉｃｉｎｔｅｒｆａｃｉａｌｃｏｍｐｌｅｘ，简称 ＢＩＣ）以及植物细胞质、细
胞核中。通过ＦＰ标记发现Ｃ．ｈｉｇｇｉｎｓｉａｎｕｍ侵染前，效应蛋白
积累在其分泌部位胞孔处。侵染后，有２种定位方式：一些积
累于凝集灶（ｄｉｓｃｒｅｔｅｆｏｃｉ）中，这些凝集灶分散在真菌细胞壁与
宿主植物细胞膜之间；其他则不间断均匀分布在活体营养型真

菌与植物接触面上。Ｃ．ｏｒｂｉｃｕｌａｒｅ的ＦＰ标记效应蛋白存在于
真菌细胞壁与植物细胞膜之间的活体菌丝颈部，形成环状结

构［１９］。但ＦＰ标记效应蛋白无法进入宿主细胞细胞质，说明效
应蛋白的转运吸收机制可能需要去折叠蛋白。

６　效应蛋白翻译后加工

分泌蛋白进入内质网后，可在内质网发生 Ｎ－糖基化、

Ｏ－糖基化等翻译后加工方式。研究发现，稻瘟菌 ＡＬＧ３基因
编码内质网定位的α－１，３甘露糖基转移酶参与Ｎ－糖基化，
这与稻瘟菌毒力有关。而在 ａｌｇ３突变体中，会产生大量
ＲＯＳ，这可能与 Ｓｌｐ１未糖基化、几丁质结合活性下降有关。
Ｎ－糖基化也发生在Ｕ．ｍａｙｄｉｓ中，Ｕ．ｍａｙｄｉｓ的 ｇａｓ１突变体
缺少葡萄糖苷酶Ⅱ，ｇｌｓ１突变体缺少葡萄糖苷酶Ⅰ，病原菌侵
入后很快被宿主消灭并释放大量 ＲＯＳ。一些效应蛋白，如番
茄叶霉病菌（Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍｆｕｌｖｕｍ）的Ａｖｒ４、Ａｖｒ９效应蛋白，Ｓ．
ｎｏｄｏｒｕｍ的ＳｎＴｏｘＡ效应蛋白必须去除信号肽，进行 Ｎ－末端
加工后才有活性。此外，稻瘟菌编码转移金属蛋白酶 Ａｖｒ－
Ｐｉｔａ，必须经过Ｎ－末端加工才能引起过敏反应。Ｓ．ｎｏｄｏｒｕｍ
的效应蛋白 Ｒｅｐ１、Ｈｕｍ３、Ｒｓｐ１需要通过枯草杆菌蛋白酶
Ｋｅｘ２加工成重复蛋白，而在 ｈｕｍ３／ｒｓｐ１双突变体中其毒力会
受到明显影响［８，２０］。这说明效应蛋白要经过翻译后加工才能

将其转变为活性形式，而在大肠杆菌中异源表达非糖基化效

应蛋白，不仅没有生物活性，侵染植物后也不稳定。

７　展望

关于效应蛋白的毒力效应及转运分子机制还处于起步研

究阶段，尤其是尚未鉴定出哪些效应蛋白能够改变植物代谢

以满足侵染真菌的营养需要。调控效应蛋白基因表达的植物

信号转导途径研究也非常缺乏。这些都是未来研究的重点领

域，也有待于研究方法上的突破，以鉴定效应蛋白的具体功能

及某些效应基因家族的功能冗余性和多样性特点。此外，真

菌效应蛋白除了作用于植物外，也可用于对抗其他微生物。

这些对于研究真菌病原菌与作物的相互作用具有重要意义，

并为未来作物抗病改良和病害防控策略提供理论依据。
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食品中抗生素耐药基因研究进展

唐惠玲１，２，尹鸿萍１

（１．中国药科大学生命科学院，江苏南京２１０００９；２．江苏食品药品职业技术学院，江苏淮安２２３００５）

　　摘要：随着养殖业进入规模化阶段，抗生素在养殖业中被广泛使用。尽管抗生素本身在动物体内积累量很低，但
由抗生素诱导产生的耐药基因会残留在肉制品等食品中，并通过食物链转移到人体。结合最新文献，对食品中抗生素

耐药基因的产生和转移进行综述，阐明抗生素耐药基因古已有之，大致可分为固有耐药基因和获得性耐药基因，固有

耐药基因一般通过代际遗传在同一种属细菌间传递，具有较小的传播风险；而获得性耐药基因的传播与抗生素或环境

压力有关，可以在不同种属细菌间传播，推定其是食品中抗生素耐药基因转移和传播的主要原因；还介绍了食品中抗

生素耐药基因的检验方法和原理，提出建立食品中残留抗生素耐药基因检测规范体系的必要性。
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　　抗生素耐药已经成为威胁人类健康的全球性公共卫生问
题。随着新型抗生素的研发进入瓶颈期，从临床范围以外降

低抗生素耐药性的研究越来越受到重视。随着世界养殖业进

入规模化和集约化发展阶段，抗生素使用量和使用范围不断

扩大，不仅用于治疗感染性疾病，还被广泛用作饲料添加剂以

加快畜禽生长速度和提高饲料转化效率［１－２］。欧洲国家对抗

生素滥用的危害认识相对较早，并对此作出了严格的管控。

２００６年１月１日起，欧盟全面禁止在饲料中添加以保健或促进
生长为目的抗生素类添加剂［３］。中国的抗生素滥用问题极为

严重，各类抗生素原料药产量约２１万ｔ，其中４６．１％用于养殖
业，达美国养殖业使用量的４倍之多［４］。据２０１４年 ＷＨＯ报
道，欧洲每年由抗生素耐药导致的死亡人数多达２．５万人，直
接经济损失达１５０亿欧元；美国 ＣＤＣ估计，美国每年至少有
２００万人受耐药致病菌感染，并导致至少２．３万人死亡［５］。抗

生素耐药基因作为一种环境污染物，已受到科学界的重视，它

对动植物和人体健康的潜在生态风险也逐渐被揭示［６］。

１　抗生素耐药基因概述

１．１　食品中抗生素耐药性的分布
抗生素在养殖业中的滥用，是耐药性广泛扩散的主要原

因之一。被摄入动物体内的抗生素只有小部分被吸收，残留

在动物体各组织或器官中；大部分抗生素以原药的形式直接

排泄。郝宏珊等对５７６份白条鸡样品中分离出的３９０株沙门
氏菌（Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ）进行研究，发现在 ２４８株萘啶酮酸耐药菌
中，ａａｃ（６′）－Ｉｂ－ｃｒ、ｑｎｒＡ、ｑｎｒＢ、ｑｎｒＳ基因检出率分别为
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