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摘要

人類長期大量使用抗生素會提升腸道菌抵抗抗生素的能力，而在處理都市生活污水過程可能透過水平基因傳播機制將抗性基因傳遞給其他菌群，導致在人體、動植物以及自然環境中菌群之抗藥性增加。都市污水廠放流水再利用已成台灣水資源永續發展的重要策略，因此，瞭解污水廠進出流水中抗性基因分佈是重要的課題。本研究利用定量聚合酶連鎖反應與全基因體霰彈槍定序技術分析台灣北中南部各一座污水廠進出流水中的抗性基因濃度、抗性基因種類與多樣性。定量聚合酶連鎖反應分析結果發現進出流水中抗乙內醯胺類抗生素基因平均濃度從1.5±0.9106 copies/mL sample降低至2.0±1.8104 copies/mL sample，而整合子基因平均濃度則從3.7±2.3×106 copies/mL sample降低至6.2±6.3×104 copies/mL sample。但以細菌16S rRNA基因標準化後，進出流水中這兩類抗性基因濃度並沒有顯著降低。全基因體霰彈槍定序分析結果顯示各廠進流水中抗性基因的種類豐富且多樣性高，其中以多重抗藥性基因-acrF豐富度最高，而出流水中抗性基因多樣性顯著降低，抗喹諾酮類 (Quinolones) 抗生素基因-QnrS2為出流水中高豐富度的抗性基因。進一步將偵測到的抗性基因反向對應至抗生素種類，結果顯示高豐富度的抗性基因是對應到乙內醯胺類、巨環內酯-林可酰胺-鏈黴素類、糖肽類和喹諾酮類等抗生素。本研究展示利用分子生物技術監測環境抗性基因初步成果，值得推廣應用於其他污水場，透過長期監控將有助於提升抗生素與抗性基因傳播之管理。
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