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摘要: 

先前的研究表明，在畜牧業經常使用抗生素來促進牲畜的生長和預防疾病，並促進換

肉率。因此，後抗藥性基因在畜牧場廣為發現與傳播[1]。 在 2016年時發現了一種針對大

腸菌素 (colistin) 的位在質體的抗藥性基因 mcr-1，在中國東部的畜牧業中傳播[2]。根據背

景信息，作者在七個時間點收集了十四名學生的糞便樣本，以比較腸道菌群的組成和抗藥

性基因體 (resistome) 的特徵。通過分析 16S rDNA和完整的基因組 shotgun定序數據，他

們發現 42％的完整基因組發生了變化，並歸納出土壤和豬糞是影響微生物組成的兩個主

要環境傳播源。此外，由於學生在養豬場待了 3個月，因此微生物組成發生了變化。當他

們留下來時，抗藥性基因體也發生了變化，並獲得了與農場工人相似的特徵。微生物組和

抗藥性基因體之間有很強的聯繫。因此，作者進一步檢查了抗生素抗性（AR）基因的發生

率，結果表明，留在農場三個月內增加，離開農場三個月內下降。因此，結果表明，人類

生活環境的劇烈變化可能會持續影響他們的腸道菌群和抗生素抵抗組。 
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