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摘   要：【目的】耐药基因细菌水平基因转移导致的耐药菌数量增加引发的公共安全问题日

益引起人们关注，监测环境中耐药菌变得极为重要。【方法】采集湛江 3 处滨海浴场的水体、

沙滩土样，通过平板稀释涂布和琼脂扩散法进行浴场微生物数量、多样性和抗生素耐药性分

析。【结果】3 处浴场水体无机氮含量偏高，浴场微生物数量随着客流量逐渐增加，沙滩中

微生物数量显著高于水体。浴场细菌分布于 3 门 12 科 18 属，水体中变形菌门(Proteobacteria, 
49.64%)占优势，沙滩则是厚壁菌门(Firmicutes, 54.74%)占优势。浴场细菌对 β-内酰胺类耐药率

较高，青霉素、万古霉素和头孢曲松耐药率分别达到 23.25%、20.53%和 17.42%，耐药菌株主要

分布于芽孢杆菌属(Bacillus)、弧菌属(Vibrio)、假单胞菌属(Pseudomonas)、链霉菌属(Streptomyces)
和肠杆菌属(Enterobacter)，水体中多重耐药细菌数量显著高于沙滩，集中于人流量多的浴场。

【结论】滨海浴场环境中细菌耐药菌种类多，需持续监测以评估对当前地区公共卫生的潜在

影响。  

关键词：滨海浴场；细菌多样性；抗生素耐药性；抗生素抗性细菌 
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Abstract: [Objective] The increasing antibiotic resistant bacteria (ARB) caused by the 
horizontal transfer of antibiotic resistance genes (ARGs) have aroused increasing concern, and 
it is particularly important to monitor the ARB in the environment. [Methods] We collected 
seawater and sand samples from three different bathing beaches in Zhanjiang. The plate coating 
method and agar diffusion method were employed to study the bacterial counts, diversity, and 
susceptibility to antibiotics. [Results] The seawater samples had higher content of inorganic 
nitrogen than the normal value and the bacterial counts increased with the increase in the visitor 
flow. The bacteria counts in the sand samples were higher than those in the seawater samples. 
The bacteria from the bathing beaches belonged into 18 genera, 12 families of 3 phyla. 
Proteobacteria (49.64%) was dominant in the seawater samples, while Firmicutes (54.74%) 
was dominant in the sand samples. The bacteria showed stronger resistance to beta-lactams, 
with the resistance rates of 23.25%, 20.53%, and 17.42% to penicillin, vancomycin, and 
ceftriaxone, respectively. The resistant bacteria were mainly Bacillus, Vibrio, Pseudomonas, 
Streptomyces, and Enterobacter. The multidrug-resistant bacterial strains from seawater were 
significantly more than those from sand, and increased with the increase in the visitor flow. 
[Conclusion] There are diverse drug-resistant bacteria from bathing beaches, and continuous 
surveillance is required to assess its potential impact on public health. 
Keywords: bathing beach; bacterial diversity; antibiotic resistance; antibiotic-resistant bacteria 
 
 

抗生素抗性细菌(antibiotic resistance bacteria, 
ARB)以及抗生素抗性基因(antibiotic resistance 
genes, ARGs)能够在人-动物-环境中流动传播，

其传播扩散途径受诸多因素的影响，其中畜禽养

殖等人为活动已被证明是耐药风险增殖、扩散的

热点区域[1-2]。抗生素耐药基因在环境中普遍存

在，细菌抗生素耐药性风险作为全球性的健康问

题已引起了广泛关注。近年来，我国海产养殖增

速快、区域大，大量抗生素被应用于养殖过程中

以防治病害，受洋流等影响，养殖过程中产生

的养殖废水使抗生素经过循环约有 3/4 排放到

周边水体与沉积物[3]，导致了周边水域耐药菌

株数量和种类增加，抗生素抗性菌株也随之扩

散，滨海地区的沙滩浴场安全性受到挑战。 
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广东省湛江市坐落于中国大陆最南端的雷

州半岛，海域面积达 1 419 km2，其中内港海域

面积达 200 km2[4]。优越的气候环境，使湛江滨

海浴场具有较高的开发价值，吸引着大批游客。

然而，湛江沿海一些区域进行围海养殖，海域环

境遭到严重破坏，湛江的滨海浴场大多沿海而

建，易受到影响。滨海浴场环境主要由海滩底质

和水体 2 部分组成，水体受粪便污染的程度是滨

海浴场水质评价最重要的内容，污染的水体中含

有导致肠胃感染的致病微生物，如肠道疾病中最

常见的致病菌志贺氏痢疾杆菌和沙门氏菌，还有

作为粪便指示菌的大肠杆菌等。致病性细菌的来

源有人和自然两方面，包括游泳者本身、工业废

水、生活污水和水体中原有的微生物等[5]。致病

性细菌在抗生素长期不科学的影响下，通过基因

突变的方式产生多种抗生素耐药性，并将耐药基

因广泛传播，给公共卫生事业带来巨大威胁。 
当前针对抗生素耐药基因的主要分析方法

有细菌培养法、聚合酶链式反应 (polymerase 
chain reaction, PCR)和基于高通量测序的宏基因

组分析方法 [6-7]。定量聚合酶链式反应(quality 
polymerase chain reaction, qPCR)和高通量测序

这 2 种方法的应用有时会因可用的引物/探针的

数量而受到限制，而传统的基于培养的抗生素抗

性细菌表征方法能提供关于 ARB 系统发育、抗

性表型以及抗性可转移性的详细信息[8]，可有

效弥补基于细菌抗性基因分析产生的误差，因

此本研究采用细菌培养法检测海水浴场细菌抗

性特征。 
本研究根据海水浴场人流量和浴场属性的

不同，选取广东湛江金沙湾浴场、中澳友谊花园

浴场和奥林匹克体育中心浴场为研究对象，采用

细菌培养法开展浴场水体和沙滩底质微生物多

样性的研究，通过琼脂扩散法测定浴场中微生物

的耐药性。本研究对于了解滨海浴场环境中微生

物多样性和监测公共区域细菌抗生素耐药性很

有必要，对旅游业、海产养殖业的可持续发展和

当地游客的身心健康和安全也具有重要意义。 

1  材料与方法 
1.1  材料 
1.1.1  样品采集 

三处滨海浴场均位于湛江湾内湾，海域较为

封闭，海水流速低，水体自净能力弱，容易受到

环境污染 [9]。其中金沙湾浴场 (110°23′43″E，

21°15′53″N，缩写 J)是大型天然的免费海滨浴

场，人流量巨大，最大日接待量为 2 万人次；

中澳友谊花园浴场(110°24′47″E，21°14′37″N，

缩写 Z)坐落于住宅小区旁，人流量较金沙湾浴

场少；奥林匹克体育中心浴场 (110°25′46″E，

21°15′50″N，缩写 A)是运动娱乐场所，与金沙

湾对立相望，人流量最少。 
分别采集浴场海水、沙滩土壤样品，海水

样品分别在各浴场退潮后水深 0.5 m处随机采集

2 L，每个浴场采集 3 份样品装入棕色玻璃瓶

中，避免光照。沙滩采样时佩戴无菌手套，采

样铲使用酒精棉球消毒。在潮间带区域沿着低

潮位到高潮位，每隔 30 m 取平行采样带，总计

取 3 条平行条带；在每条采样带上，每隔 80 m
取 1个采样地，总计取 3个采样地；每个采样地

上利用五点采样法，取 15−30 cm 深处的沙土，

并将 5 个采样点的沙土在无菌密封袋中混合。共

计采集海水样品 9 份，沙滩样品 24 份，其中中

澳友谊花园浴场面积小，只设置了 2 条采样带。 
1.1.2  主要试剂和仪器 

Taq 酶，TaKaRa 试剂公司；DNA marker，生

工生物工程(上海)股份有限公司。紫外分光光度

计，赛默飞世尔科技公司；盐度计，广州市速

为电子科技有限公司；PCR 仪，Thermo Fisher 
Scientific 公司；凝胶成像分析系统，上海天能

生命科学有限公司；电泳仪，六一公司。 
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1.2  近海水体理化性质测定 
参考《海水水质标准》(GB 3097—1997)，

对海水样品进行 pH 值、盐度、化学需氧量

(chemical oxygen demand, COD)、总有机碳含量

(total organic carbon content, TOC)以及无机氮

含量的测定。其中，无机氮含量是氨氮含量、

硝酸盐氮含量和亚硝酸盐氮含量的总和。pH 值

现场使用精密 pH 试纸测定；盐度使用便携式

盐度计测定；COD 采用重铬酸钾法，使用紫外

分光光度计配套试剂测定；TOC 采用总有机碳

分析仪测定；氨氮含量采用纳氏试剂分光光度

法测定，亚硝态氮含量采用 N-(1-萘基)-乙二胺

光度法测定，硝态氮采用紫外分光光度法测定。 
1.3  微生物菌落总数计数 

采用平板稀释涂布法分别使用海水 2216 E、

Czapek 和 Gause 培养基对样品中细菌、霉菌和

放线菌进行菌落计数[10]。分离平板于 25 ℃恒温

培养箱中培养 48 h 后，计算各浴场样品中的菌

落数。 

1.4  菌株纯化及鉴定 
观察微生物分离平板不同样品的菌落形态、

大小、颜色和湿润度等特征，选取具有代表性的

菌落采用连续划线法进行分离纯化，直到获得单

一菌株，得到的纯菌再次经过颜色、形态、大小

等特征比较进行去重复，得到代表性菌株用于后

续实验。采用甘油保藏法，将纯化菌株置于 20%
甘油中于−80 ℃冰箱内长期保存。 

根据 TaKaRa 试剂盒操作说明，提取代表菌

株基因组 DNA，委托生工生物工程(上海)股份

有限责任公司进行测序。通用引物为 27F 
(5′-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3′)和 1492R 
(5′-TACGGTTACCTTGTTACGACTT-3′) 。 PCR
反应体系和反应条件具体参照文献[11]。获得的

16S rRNA 基因序列在 EzBioCloud (https://www. 
ezbiocloud.net/)数据库[12]进行相似性比对分析，

确定其分类地位，并将序列上传至 GenBank 数

据库，登录号为 OR143835−OR143874。 
1.5  细菌抗生素抗性试验 

抗菌药物药敏纸片分类与规格如表 1 所示，

其中青霉素、红霉素、环丙沙星和四环素是水产

养殖中规定可以使用的抗菌药物，大环内酯类、

四环素类、磺胺类和喹诺酮类是我国养殖废水抗

生素残留主要类型。 
采用琼脂扩散法(即 K-B 法)[13]，将代表性菌

株进行富集培养，制成菌悬液，加入冷却到 40 ℃
左右的灭菌培养基中，揺匀，倒入培养皿。待凝

固后，用无菌镊子放置不同种类的抗菌药物药敏

纸片，每个平皿 2−3 个抗菌药物药敏纸片，于

37 ℃恒温箱中培养 20−48 h，通过测量抑菌直径

(即透明圈大小)判断敏感程度。 
 

表 1  抗菌药物药敏纸片分类与规格 
Table 1  Classification and specification of antimicrobial susceptibility paper 
Classification Chemical name Abbreviation Specification 
Beta-lactam Penicillin G P 10 U sheet 

Piperacillin PIP 100 µg sheet 
Ceftriaxone CRO 30 µg sheet 
Imipenem IPM 10 µg sheet 

Macrolide Erythromycin E 15 µg sheet 
Quinolones Ciprofloxacin CIP 5 µg sheet 
Glycopeptides Vancomycin VA 30 µg sheet 
Aminoglycosides Kanamycin K 30 µg sheet 
Amide alcohols Chloramphenicol C 30 µg sheet 
Tetracyclines Tetracycline TE 30 µg sheet 
Anti-tuberculosis drugs Rifampin RA 5 µg sheet 
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1.6  数据分析 
使用 Excel 统计数据，浴场水体理化性质、

浴场水样和土样菌量以平均数±标准差(SD)表
示，采用 PAST 3.0 进行微生物 α 多样性指数和

β 多样性分析，包括物种丰度(Chaol 指数)、均

匀度(Shannon 指数)、多样性(Simpson 指数)以及

样品丰富度 Menhinick 指数和 Margalef 指数；采

用 GraphPad Prism 软件绘图。 

2  结果与分析 
2.1  水体理化性质分析  

测定浴场水体 pH 值、盐度、TOC、COD 和

无机氮含量，由图 1 可知，各浴场水体 pH 值范

围为 7.23−7.30，各浴场间差异不显著；盐度范围

为 26.67‰−29.67‰，金沙湾浴场的盐度显著低于

中澳友谊花园浴场；TOC 含量为 2.33−3.33 mg/L，
COD 含量为 1.97−3.10 mg/L，作为生活区的中

澳友谊花园浴场的 TOC、COD 含量显著高于其

他浴场，可能是受生活污水排入及游客传播的影

响；无机氮含量为 40.63−43.75 mg/L，其中人流

量少的奥林匹克体育中心浴场的无机氮含量显

著高于人流量多的金沙湾浴场，可能是靠近海水

养殖区域的原因。 
参考《海水水质标准》 (GB 3097—1997)，二

类标准 pH 值为 7.8−8.5，COD 含量≤3 mg/L，无机

氮≤0.3 mg/L。可见 3 处浴场 pH 偏低，无机氮含量

偏高，金沙湾浴场与奥林匹克体育中心浴场的

COD 含量符合标准，中澳友谊花园浴场的高于标

准值。由 TOC、COD 含量可以反映出中澳友谊花

园浴场水体中有机物的污染程度大于其他浴场。 
 

 
 

图 1  各浴场水体理化指标 
Figure 1  Physicochemical properties of sea water for three bathing beaches. A−E: The determination of pH, 
salinity, TOC, COD and inorganic nitrogen, respectively. Different lowercase letters indicated significant 
differences among bathing beaches (P<0.05). TOC: Total organic carbon content; COD: Chemical oxygen 
demand. J: Jinsha Bay Beach; Z: Sino-Australian Friendship Garden Beach; A: Olympic Sports Center Beach. 
The same below. 
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2.2  微生物数量分析 
微生物计数结果表明(图 2)，各浴场微生物

以细菌为主，其次是放线菌。沙滩中微生物的数

量显著高于水体，随着近海距离的增加，潮间带

区域高潮位的微生物数量显著增加。三浴场中，

金沙湾浴场海水中的细菌数量(6.19×105 CFU/mL)

高于中澳友谊花园浴场(1.65×105 CFU/mL)，其次

是奥林匹克体育中心浴场(5.13×104 CFU/mL)。总

体可以看出，随着人流量的增加，微生物数量呈

现增加趋势。 

2.3  细菌群落结构组成分析 
经过平板涂布培养，三浴场水体中共分离出

细菌 560 株，土样中分离出 950 株，对比菌落在

培养基上的形态特征，共计纯化出 49 株代表性

菌株，其中水样中 20 株、土样中 29 株。对代表

性菌株通过细菌 16S rRNA 基因进行鉴定，结果

表明(表 2)，浴场微生物主要分布于 3 门 12 科

18属。在门水平上，分布于变形菌门(Proteobacteria, 
32.32%)、厚壁菌门(Firmicutes, 47.95%)和放线

菌门(Actinobacteria, 8.34%)；在属水平上，水

样代表菌株隶属于 10 个属，土样代表菌株隶

属于 14 个属。 
 

 
 

图 2  浴场微生物数量比较 
Figure 2  Comparison of microbial quantity from 
bathing beaches. *: P<0.05. 

水体细菌分布于 3 门 10 个属，丰度最高的

是 Proteobacteria 门(49.64%)，其中弧菌属(Vibrio，
23.75%)、暗棕色杆菌属(Phaeobacter，13.04%)、
肠杆菌属(Enterobacter，11.61%)占优势；其次为

Firmicutes 门(36.43%)，其中芽孢杆菌属(Bacillus，
25.54%)为优势菌属；丰度最低的为 Actinobacteria
门(6.96%)，优势菌属为链霉菌属(Streptomyces)。
沙滩细菌分布于 3 门 14 个属，丰度最高的是

Firmicutes 门(54.74%)，其中 Bacillus (24.11%)、普

里斯特氏菌属(Priestia，16.21%)、类芽孢杆菌属

(Paenibacillus ， 6.63%) 占 优 势 ； 其 次 为

Proteobacteria 门 (22.11%) ，其中假单胞菌属

(Pseudomonas)占 13.37%、Vibrio 占 4.74%；丰度

最 低 为 Actinobacteria 门 (9.16%) ， 其 中

Streptomyces、红球菌属(Rhodococcus)均占 3.47%。

显然，Bacillus 属为水体和沙滩细菌共同的优势菌

属，占比均达 20%以上。 
由各浴场细菌在属水平上的相对丰度生成

堆叠图(图 3)，可见各浴场环境中丰度排名前三

的菌属有所不同。在金沙湾浴场水体群落中，分

别 为 Bacillus (26.27%) 、 Vibrio (25.47%) 、
Phaeobacter (12.87%)；在中澳友谊花园浴场水

体群落中，分别为 Bacillus (26.19%)、Vibrio 
(22.22%)、Phaeobacter (14.29%)；在奥林匹克体

育中心浴场水体群落中，分别为嗜碱盐芽孢杆菌

属(Alkalihalobacillus，21.31%)、Bacillus (19.67%)、
Vibrio (16.39%)。在各浴场沙滩细菌中，金沙湾

浴 场 沙 滩 群 落 中 ， 分 别 为 Pseudomonas 
(27.09%)、Bacillus (14.68%)、Priestia (13.67%)；
在中澳友谊花园浴场沙滩群落中，分别为

Bacillus (30.99%) 、 Paenibacillus (24.88%) 、
Priestia (15.96%)；在奥林匹克体育中心浴场沙

滩群落中，分别为 Bacillus (30.70%)、Priestia 
(19.30%)、大洋单胞菌属(Oceanimonas，6.43%)。
总体上看，三处浴场细菌优势菌属均为 Bacillus
属，丰度占比最高。 











 

 

 

540 YE Zhiyan et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2024, 64(2) 

 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516 

 

 
 

图 3  浴场水体和沙滩细菌组成 
Figure 3  Comparison of bacterial community composition in the seawater and sand of bathing beaches. A, B: 
Relative abundance map at phylum level. C, D: Relative abundance map at genus level. 
 

综上所述，各浴场中细菌主要分布于厚壁菌

门、变形菌门和放线菌门，水体和沙滩中菌属在

不 同 浴 场 分 布 存 在 差 异 。 水 体 细 菌

Proteobacteria 门占优势，沙滩细菌 Firmicutes
门占优势，在属水平上均以Bacillus属菌株为主。

各浴场环境的优势菌属有所不同，除奥林匹克体

育中心浴场水体群落以 Alkalihalobacillus 属最

优势及金沙湾浴场沙滩群落以 Pseudomonas 属最

优势外，其他浴场环境最优势属均为 Bacillus 属。 

2.4  α 多样性指数比较 
本研究计算了细菌群落的 α多样性的 5种指

标：Chaol 指数、Shannon 指数、Simpson 指数、

样品丰富度 Menhinick 指数和 Margalef 指数。结

果显示(图 4)，三浴场水体中物种均一性、多样

性均高于沙滩。其中奥林匹克体育中心采样点水

体和沙滩水平均高于金沙湾和中澳友谊花园采

样点，Chaol 指数中奥林匹克体育中心采样点沙

滩水平高于水体；Menhinick 和 Margalef 指数中，

奥林匹克体育中心采样点水体显著高于金沙湾

采样点，可能是因为游客少，人为干扰小。由此

可知，奥林匹克体育中心浴场丰富度高、均匀度

好、多样性高。 
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图 4  海滨浴场 α 多样性指数 
Figure 4  Alpha diversity index of bathing beaches. A: Chao1 index. B: Simpson_1-D index. C: Shannon-H 
index. D: Menhinick index. E: Margalef index. Error bar represents the difference between the values of 
different groups in a bathing beach. *: P<0.05; **: P<0.01. 
 

2.5  β 多样性分析 
基于样品间的 Bray-Curtis 距离，可分析样

本间群落结构的相似程度[14]。如图 5 所示，β 多

样性分析结果发现水体和沙滩样品能较好地区

分开，说明水体和沙滩样品的细菌种类有区别；

金沙湾浴场样品离散程度高，其他两浴场样品离

散程度较低，说明金沙湾浴场水体和沙滩的群落

结构存在明显差异，其他两浴场群落结构较相近。 
2.6  药敏试验分析 
2.6.1  浴场细菌对各种抗生素的耐药性及类群

分析 
对分离菌株进行抗生素药敏试验结果显示

(图 6)，浴场细菌的耐药性为青霉素(23.25%)、
万古霉素(20.53%)、头孢曲松(17.42%)。耐药性

菌株主要分布于 Bacillus、Vibrio、Pseudomonas、
Streptomyces 和 Enterobacter 属。从抗生素种类

分析，分离菌株对 β-内酰胺类耐药率较高，其

后耐药率由高到低依次为糖肽类、四环素类、 

 
 

图 5  基于 Bray-Curtis 距离的水体和沙滩细菌群

落组成 PCoA 分析 
Figure 5  Principal coordinate analysis generated 
using Bray-Curtis distance. SJ: Water samples from 
Jinsha Bay Beach; SZ: Water samples from 
Sino-Australian Friendship Garden Beach; SA: Water 
samples from Olympic Sports Center Beach; TJ: 
Sand samples from Jinsha Bay Beach; TZ: Sand 
samples from Sino-Australian Friendship Garden 
Beach; TA: Sand samples from Sino-Australian 
Friendship Garden Beach.  
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大环内酯类、酰胺醇类、氨基糖苷类、喹诺酮类

和抗结核药。菌属丰度较高的 Bacillus 属对青霉

素耐药率较高(14.64%)，对头孢曲松、万古霉素、

四环素耐药率均为 4.50%；Vibrio 属对万古霉素

耐药率较高(9.74%)；丰度较低的中华红细菌属

(Sinirhodobacter)只对万古霉素有抗药性，耐药

率为 0.20%。 
对三浴场细菌抗生素耐药情况进一步分析

(表 3)，金沙湾浴场细菌对万古霉素(26.17%)耐药

率最高；中澳友谊花园浴场和奥林匹克体育中心

浴场细菌对氯霉素均没有耐药性，以青霉素耐药

率最高，分别为 28.91%和 31.27%；奥林匹克体育

中心浴场细菌对哌拉西林 (0.74%)、环丙沙星

(0.50%)、利福平(0.50%)耐药率较低。可以看出，

三浴场细菌对 β-内酰胺类抗生素(青霉素、帕拉西

林、头孢曲松和亚胺培南)表现出较高的耐药性。 
 

 
 

图 6  浴场菌株耐药分布 
Figure 6  Distribution of antibiotic resistance of bacteria from bathing beaches. P: Penicillin G; PIP: 
Piperacillin; CRO: Ceftriaxone; IPM: Imipenem; E: Erythromycin; CIP: Ciprofloxacin; VA: Vancomycin; K: 
Kanamycin; C: Chloramphenicol; TE: Tetracycline; RA: Rifampin. 
 
表 3  三浴场细菌对抗生素耐药性比较 
Table 3  Comparison of the resistance proportions to antibiotics for bacteria from three bathing beaches. 
Antibacterial drugs Proportion of bacterial resistance from different bathing beaches (%) 

J Z A 

P 21.61 28.91 31.27 

PIP 9.77 5.90 0.74 

CRO 21.61 15.04 13.65 

IPM 11.46 7.67 5.21 

E 24.09 10.62 2.48 

CIP 4.17 1.47 0.50 

VA 26.17 14.45 14.89 

K 6.25 3.83 1.24 

C 11.98 0 0 

TE 17.19 15.34 12.90 

RA 4.56 3.54 0.50 
P: Penicillin G; PIP: Piperacillin; CRO: Ceftriaxone; IPM: Imipenem; E: Erythromycin; CIP: Ciprofloxacin; VA: Vancomycin; K: 
Kanamycin; C: Chloramphenicol; TE: Tetracycline; RA: Rifampin. 
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2.6.2  三浴场不同环境中菌株抗生素耐药类群

分析 
由水体和沙滩中耐药菌株分布类群在各浴

场细菌数量中所占相对百分比可知(图 7)，水体

耐药菌株主要分布在金沙湾浴场，占 48.99%，中

澳友谊花园浴场和奥林匹克体育中心浴场分别占

46.03%、36.07%，主要属有 Vibrio、Enterobacter、

Streptomyces 、 Priestia 、 罗 塞 略 莫 拉 氏 菌 属

(Rossellomorea)和 Sinirhodobacter。沙滩耐药菌株

主要分布在中澳友谊花园浴场(69.48%)，金沙湾浴

场和奥林匹克体育中心浴场分别占 52.41%、

43.27% ，主要属有 Bacillus 、 Pseudomonas 、

Paenibacillus 、 Vibrio 、 Alkalihalobacillus 和

Arthrobacter。总体上水体和沙滩耐药菌株数量

相差不大，但中澳友谊花园浴场土样中耐药菌株

较多，需要给予关注。 
2.6.3  细菌多重耐药性分析 

水体菌株中金沙湾浴场多重耐药率高达

20.53%，其中三重耐药率较高达 8.57%；沙滩

菌株中多重耐药性最高也在金沙湾浴场，达

14.31%。显然，水体菌株多重耐药率比沙滩的

高，金沙湾浴场多重耐药情况较为严重(表 4)。 

整体上，细菌耐药率水体和沙滩菌株相差不

大，但多重耐药性水体高于沙滩菌株，且耐药菌

株主要集中于金沙湾浴场分离的细菌中，主要分

布在 Vibrio、Bacillus、Pseudomonas 属，尤其对

β-内酰胺类抗生素耐药性较高。 

3  讨论与结论 
本研究对湛江 3 处浴场进行水体理化性质

检测，发现三浴场化学需氧量含量符合标准值，

pH 值较标准值偏低，无机氮含量远高于标准值，

表明养分含量较高。在整体水质上，人流量最大

的金沙湾浴场水质环境最优，可能是因为远离海

水养殖区域。水体无机氮含量与深圳近海东部海

水中含量(15.06±23.81) mg/L[15]类似。总之，人

流量对水质的影响并没有显著差异，可能因为  
3 处浴场同处湛江湾内湾，受水体自然循环影

响，可溶性物质能够迅速扩散。 
在微生物组成上，水体和沙滩中微生物均以

细菌为主，微生物数量随着客流量逐渐增加，沙

滩中平均微生物数量高于水体。这可能因为沙 

 
 

 
 
 

图 7  耐药菌株分布类群 
Figure 7  Distribution of resistant strains. 
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表 4  浴场细菌的多重耐药性 
Table 4  Multi-drug resistance of bacteria isolated 
from bathing beaches 
Sample Number of drugs with 

resistance 
Cumulative percentage 
(%) 
J Z A 

Water 3 8.57 2.32 0.89 

5 6.25 2.14 0.36 

6 5.71 0.71 0.18 

Sand 2 3.89 1.47 2.00 

4 10.42 2.21 4.21 

 
滩底质受到人类活动如食品残渣、粪便、水流等

影响，且沙土中蕴含有机能源，能促进微生物生  

长[16]。由细菌的 α 多样性指数可知，奥林匹克

体育中心浴场群落的丰富度高于其余两地，可能

是因为游客少、人为干扰小。然而对比南海海域

海水和沉积物[16]，各浴场多样性指数较低。 

细菌经分离鉴定，分布于 3 门 12 科 18 属，

水体和沙滩细菌种类差异较为明显，水体中

Proteobacteria (49.64%) 占 优 势 ， 沙 滩 则 为

Firmicutes (54.74%)。变形菌门是海洋细菌中的

主要类群这一论点已被众多国内外研究学者所

证实，变形菌门细菌无论是在海洋沉积物中还是

水体环境中都广泛存在，并且在数量上处于绝对

优势地位[17]。沙滩中厚壁菌门占优势，这也与

南海深海沉积物样品中细菌优势类群为厚壁菌

门[18]的结果相一致。在属水平上细菌数量最多

的为芽孢杆菌属(Bacillus)，其广泛存在于动物肠

道之中，因此滨海浴场沙滩受到人类粪便中的菌

群影响较大。除此之外，Bacillus 属中的炭疽芽孢

杆菌、维德曼芽孢杆菌和蜡样芽孢杆菌[19]等对人

体健康也存在致病风险，要注意防范。 

代表性菌株对 β-内酰胺类(青霉素、头孢曲

松)、万古霉素的耐药率较高，对环丙沙星、利

福平、氯霉素较敏感。因为抗生素耐药基因的存

在往往与抗生素的使用之间存在相关性[20]。抗

生素的使用因养殖地区、养殖种类的差异而有 
所差异，可能与当地的抗生素使用历史和频率有

关[21]。本研究中浴场细菌的主要耐受抗生素为 β-
内酰胺类，高达 41.92%，这与李琴等对湛江东

海岛虾苗场水体细菌对 β-内酰胺类的氨苄西林

耐药性最高的研究结果相似[22]。Shah 等的研究

表明，从三文鱼养殖场及其附近海域分离的   
200 株菌中，耐药菌比例高达 81%，并从中检测

到 β-内酰胺类等多种抗性基因[23]。β-内酰胺类中

青霉素耐药率最高，也许是青霉素在水产养殖中

应用较早，长期使用导致耐药性逐渐积累。乔毅

对江苏省沿海地区水产养殖致病菌进行监测，结

果显示青霉素的整体耐药率高达 64.23%[24]。此

外，浴场细菌对头孢曲松耐药率较高，与龙文芳

等[25]的研究表明海口假日海滩浴场及三亚大东

海浴场非发酵菌主要耐受抗生素为头孢曲松相

符。万古霉素的药力较强，在其他抗生素对病菌

无效时才会被使用，也就是所谓的最后一线药

物，因此浴场细菌对万古霉素较高的耐药率值得

关注。然而利福平为抗结核药、喹诺酮类药物，

近些年才开始使用，氯霉素具有严重的毒副作

用，在人医、兽医临床使用均受到限制，是浴场

细菌敏感度高的主要原因。 
浴场环境中细菌存在多重耐药性，水体最高

出现对 6 种抗生素耐药的菌株，沙滩最高为 4 种

耐药，且三浴场中水体的多重耐药率高于沙滩，

表明水体多重耐药菌污染较沙滩严重。张舒婷

等对青岛海水浴场的微生物也进行了耐药性分

析，表明其多重耐药菌多样性丰富，且多为条

件致病菌[26]。 
对于耐药菌株分布，水体中耐药菌属占比最

高的是弧菌属(Vibrio)，沙滩中则为假单胞菌属

(Pseudomonas)。弧菌属为鱼类、虾类、扇贝等

水产养殖中常见的病原菌之一[27-29]，如鱼类在感
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染副溶血弧菌后，会出现腹水、体表溃烂、肠炎

等症状[30]。另外，本研究发现水体中还存在较

多的肠杆菌属(Enterobacter)耐药菌株，肠杆菌能

够侵入受外伤或缺血的皮下组织，导致患部皮肤

组织水肿、缺血，常波及较深的肌肉层，因此容

易发生感染[31]。肠杆菌属耐药菌隶属于肠杆菌科，

因此本研究结果与 Ye 等[32]发现医院周围水样中

存在大量与肠道微生物群相关的细菌，肠杆菌科

(Enterobacteriaceae)的各种属细菌可携带 ARGs
的研究结果基本相符。此外，沙滩细菌中发现的

假单胞菌属细菌是较常见的条件致病菌，其中铜

绿假单胞菌为土壤中存在的最常见的细菌之一，

通常伴随毒力较强的细菌存在于病灶中。本研究

并没有检出金黄色葡萄球菌、大肠埃希菌、沙门

氏菌等常规病原菌，但筛选出了蜡样芽孢杆菌

(Bacillus cereus)和河流弧菌(Vibrio fluvialis) 2 种

病原菌，耐药率为 9.20%，致病风险较低。 
本研究通过培养法进行浴场微生物数量、多

样性和抗生素耐药性分析，展现了湛江滨海浴场

的海水和沙滩样本中蕴藏着丰富的微生物，表明

了其浴场环境的耐药情况，水体中存在的健康风

险较大。可为该地区的水域环境治理、给游客提

供安全舒适的水域环境等方面提供数据支持，对

于该地区的旅游业和海产养殖业的可持续发展

和当地游客的安全保障甚至对于当地的经济发

展都具有重要的意义。 
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