
土 壤 (Soils), 2025, 57(1): 1–8 

 

                          

①基金项目：中国农业科学院农科英才特殊支持计划项目(NKYCQN-2021-028)、河南省自然科学基金项目(242300420230)和国家重点研

发计划项目(2021YFD1700900)资助。 

* 通信作者(liuyuanfiri88@163.com) 

作者简介：赵力娟(1997—)，女，甘肃白银人，硕士研究生，主要从事农业水资源与水环境研究。E-mail：zhaolijuan202301@163.com 

http://soils.issas.ac.cn 

DOI: 10.13758/j.cnki.tr.2025.01.001 CSTR: 32214.14.tr202401150024 

赵力娟, 刘源, 李嗣艺, 等. 植物源有机物料添加对农田土壤抗生素抗性基因扩散影响研究进展. 土壤, 2025, 57(1): 1–8. 

植物源有机物料添加对农田土壤抗生素抗性基因扩散影响研

究进展
① 

赵力娟1，刘  源1*，李嗣艺1，李中阳1,2 

(1 中国农业科学院农田灌溉研究所，河南新乡  453002；2 河南商丘农田生态系统国家野外科学观测研究站，河南商丘  476000) 

摘  要：抗生素作为新污染物在环境中的行为引起了人们的关注。一方面，土壤环境中存在大量天然抗生素；另一方面，随着我国

畜牧养殖业的发展，畜禽粪便中携带的大量外源抗生素及抗生素抗性基因(Antibiotic resistance genes，ARGs)随粪肥施入土壤，通过

食物链的循环，进入人体，严重危害人体健康。近年来，我国提出了“种养结合”循环农业，促进农业可持续发展。有机物料添加

是种养结合循环农业的重要一环，能够改良土壤性状、改变土壤微生物群落结构，进而直接或间接影响土壤抗生素及 ARGs 的迁移

扩散。为明晰植物源有机物料添加对农田土壤 ARGs 扩散的影响，本文总结了近年来国内外的相关研究成果，阐述了植物源有机物

料添加对农田土壤中 ARGs 扩散的影响机制，不仅能为有机物料资源化利用提供科学依据，也能进一步完善农田生态系统 ARGs 风

险评价体系。 
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Research Progress on Effects of Plant-derived Organic Material Addition on Soil Antibiotic 
Resistance Gene Diffusion 
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Abstract: Antibiotics, as emerging environmental pollutants, have garnered attention due to their potential impact on public 

health. On the one hand, numerous natural antibiotics are present in soil environments. On the other hand, the rapid growth of 

China's animal husbandry industry has resulted in the release of a significant amount of exogenous antibiotics and antibiotic 

resistance genes (ARGs) through livestock and poultry manure, which can enter the soil and ultimately threaten human health 

through the food chain. In recent years, China has proposed the "combination of planting and breeding" in promoting sustainable 

agriculture development. Incorporating organic materials is a crucial aspect of circular agriculture cultivation, enhancing soil 

properties, altering microbial community structure, and ultimately influencing the migration and spread of antibiotics and ARGs 

in soil. To examine the influence of plant-derived organic materials on ARGs diffusion in farmland soil, this article reviewed 

recent researches both domestically and internationally. The effect of plant-derived organic material addition on ARGs diffusion 

and the associated mechanism in farmland soil were explained. This review could provide a scientific basis for the resourceful use 

of organic materials, and enhance the risk assessment framework for antibiotic resistance genes within agricultural environments. 
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土壤环境中存在着丰富的抗生素抗性基因

(Antibiotic resistance genes，ARGs)，包括内在抗性和

外源引入。内在抗性是由土壤中的某些微生物通过随

机突变对土壤中存在的由微生物合成的天然抗生素



2 土      壤 第 57 卷 

http://soils.issas.ac.cn 

产生抗性[1]。多项研究表明，在没有人类活动干扰的

土壤中存在抗性基因[2-4]。外源引入主要是由有机肥

的施用、污泥农用和废水或再生水的灌溉引起的[5-6]。

由于抗生素在畜牧养殖业应用广泛，其作为一种抗菌

药物，能够抑制和杀灭病菌，在促进畜禽生长以及治

疗和预防疾病等方面都发挥着重要作用。抗生素的大

量使用加速了抗生素及 ARGs 的传播，使很多致病菌

对抗生素产生了耐药性[7]，严重威胁人类健康。欧美

等国家对抗生素的使用较早，随着对抗生素不合理利

用危害的认识，其使用量呈现下降的趋势，瑞典在

1986 年全面禁止了畜禽养殖饲料中抗生素的应用。

随后，欧盟、日本、韩国、美国等国家也相继禁止。

但我国对抗生素的使用起步较晚，据统计，2020 年

我国兽用抗生素使用量达 3.27 万吨[8]。在畜牧业中，

抗生素能够对抗动物体内的致病菌等病原体，治疗由

微生物引起的疾病，并作为饲料组成部分促进畜禽生

长，但抗生素的使用在带来效益的同时也引发了许多

环境问题和社会问题。一方面，滥用药、混用药、用

错药等用药不规范的现象比较常见；另一方面，由于

畜禽能够吸收利用的抗生素仅占一小部分，大部分抗

生素及 ARGs 会随着畜禽粪便、尿液排出体外。ARGs

通过基因水平转移和垂直转移进行传播，表现出“假

持久性”，对环境产生不利影响。动物粪便已经被确

定为高水平抗生素、重金属、抗生素耐药菌(Antibiotic 

resistant bacteria，ARB)、ARGs 和可移动遗传元件

(Mobile genetic elements，MGEs)的储存库。由于畜

禽粪便施入土壤中时会造成土体污染，且其中的抗生

素会经食物链循环进入人体，对人体健康产生危害，

我国农业农村部在 2020 年颁布了第 194 号公告[9]，

要求饲料中全面禁止抗生素的使用，以维护我国动物

源食品安全和公共卫生安全。同时，我国农业农村部

在 2017 年提出了《种养结合循环农业示范工程建设

规划(2017—2020 年)》[10]，指出种养业产生的废弃物

是肥料、饲料的重要原料。而农业固体废弃物——有

机物料含有丰富的有机质和纤维素，且含有氮、磷、

钾、钙、镁、硫等各种营养成分，可以作为肥料改良

土壤，提升农业资源利用效率。 

1  土壤中 ARGs 的存在特征 

土壤是 ARGs 的重要储存库。研究表明，土壤外

源抗生素及 ARGs 的残留量一般为 0.62 ~ 335 μg/kg，

其中磺胺类、四环素类、喹诺酮类及其相应的 ARGs

是主要污染类型[11]。有研究在果园土壤中检测到了

46 种 ARGs 和 6 种 MGEs[12]。稻田土壤中 ARGs 的

种类和丰度相对较高，大约检测出 166 种不同的

ARGs 和 9 种 MGEs，主要包括多重耐药类、大环内

脂类–林可酰胺类–链阳性菌素 B 类、β-内酰胺类[13]。

施肥蔬菜土壤中也检测到了较高丰度的抗四环素类

ARGs、抗磺胺类以及 I 类整合酶基因[14]。也有研究

在种植香蕉的土壤中检测到了 159 种 ARGs 和 9 种

MGEs，主要有多重耐药类、四环素类、β-内酰胺类、

大环内脂类–林可酰胺类–链阳性菌素 B 类、氨基糖

苷类、万古霉素类、喹诺酮类–氯霉素类(FCA)类和

磺胺类抗性基因[15]。因此，ARGs 的种类及丰度与农

用地类型、作物种类等因素密切相关。 

2  植物源有机物料的利用及其对土壤 ARGs

扩散的影响 

2.1  植物源有机物料的利用现状 

植物源有机物料来源广泛，主要包括作物秸秆、

天然草炭、椰子壳等，其在农业生产中的合理使用，

能减少化肥的施用、降低农业生产成本。我国是一个

农业大国，作物的种植使我国每年都会产生大量的农

业固体废弃物。秸秆是常见的还田物料，其成分复杂，

主要为木质素、纤维素和半纤维素，富含有机碳、氮、

磷、钾、硅等矿质养分[16-17]。据农业农村部统计，目

前我国秸秆每年产量 9 亿多吨，综合利用率超过

82%。植物源有机物料富含多种养分和有机质，施入

土壤能够改良土壤性状，增加土壤养分和有机质含

量，但其处理不当可能引发一系列的环境问题和社会

问题。比如，传统的秸秆露天焚烧会产生大量的二氧

化碳和一氧化碳等物质，加剧温室效应；焚烧产生的

氨氧化物和硫化物会形成酸雨和酸雾，随着降雨进入

田间，严重影响土壤的理化性质，降低土壤耕作性能，

对农作物的生长产生不利影响，酸雨进入水体后，还

会加速水体酸化，破坏水生生物的生长环境；焚烧还

会产生大量的烟尘，降低空气可见度或引发火灾[18]；

有机物料废弃的处理方式不仅浪费资源而且占用农

业生产空间。近年来，随着农业生产技术的发展，植

物源有机物料的利用方式也更加多元化，其资源化利

用包括肥料化、饲料化、基料化、原料化、燃料化 5

个方面[19]，而将有机物料以不同形式还田是降低污

染、资源有效利用的方式之一。 

2.2  植物源有机物料添加对土壤 ARGs 扩散的影响 

植物源有机物料的种类多样，常用于还田的有机

物料主要包括作物秸秆、秸秆炭等。各种植物源有机物

料的添加对土壤中抗生素含量及 ARGs 的数量和丰度

的影响与 ARGs 种类及有机物料种类有关(表 1)。 
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表 1  植物源有机物料还田对土壤中抗生素和 ARGs 丰度及数量影响文献汇总 
Table 1  Literature summary of effects of returning plant organic materials to field on the abundance and quantity of antibiotics and ARGs in soil  

地区 土壤类型 有机物料 研究内容 研究结果 参考文献 

上海 荒漠土 秸秆 土壤磺胺甲恶唑及 ARGs 的丰度 ↓ [20] 

秸秆 – 湖南 – 

生物质炭 

土壤 ARGs 丰度 

↓ 

[21] 

天津 褐土 椰子壳、生物质炭 土壤 ARGs 丰度 ↓ [22] 

福建 砂壤土 秸秆、生物质炭 土壤诺氟沙星和 ARGs 的丰度 ↓ [23] 

山西 砂壤土 玉米秸秆生物质炭 土壤 ARGs 丰度 tetW、sul2、ermB：↓ 

tetX、intl1：↑ 

[24] 

天津 潮土 玉米秸秆 土壤四环素抗生素丰度 ↓ [25] 

湖南 红壤 秸秆 土壤 ARGs 丰度 – [26] 

河南 潮土 麦草生物质炭 土壤 ARGs 丰度 – [27] 

山西 砂质土 玉米秸秆、核桃壳生

物质炭 

土壤四环素类、磺胺类、喹诺酮类

抗生素丰度 

↓ [28] 

英国 – 生物质炭 土壤中 ARGs 丰度 ↓ [29] 

沙特阿拉伯 砂壤土 木屑生物质炭 土壤–粪肥体系多西环素的解吸 ↓ [30] 

伊朗 – 稻壳生物质炭 土壤中磺胺嘧啶的解吸 ↓ [31] 

西班牙 黏土、壤土 生物质炭 土壤–作物系统中 ARGs 丰度 ↓ [32] 

注：研究结果中，“↓”表示丰度下降，“–”表示丰度无变化，“↓”表示丰度增加。 

 
秸秆腐解过程中会释放出氨基酸和氨基糖等有

机物，容易被微生物利用，从而提高微生物活性。Tian

等[23]研究发现，水稻秸秆还田加速了诺氟沙星的降

解并降低了 vanR 的相对丰度，但增加了 bacA、rosB、

mexF 的相对丰度以及一些早期对氯霉素、磺胺类药

物和四环素类药物产生耐药性的 ARGs，认为秸秆还

田能有效控制 ARGs 的数量和相对丰度，尤其是对万

古霉素耐药基因。生物质炭具有高吸附性能，会降

低有机化合物的生物可利用性，减少污染物的生物

降解[23]。也有研究发现它的多孔结构会降低不同微

生物之间的联系，进而减少基因水平转移，使得

ARGs 丰度降低[33]。椰子壳是多孔结构高度发达的生

物质材料，椰子壳生物质炭有较强的吸附能力、较大

的比表面积和孔隙，可通过增强土壤的异质性为抑制

耐药菌增殖和 ARGs 繁殖创造屏障，还可通过限制细

菌群落的物种扩散减缓 ARGs 的传播。Li 等[22]研究

发现，施加椰子壳能降低 acrA-01，blaTEM，ermB，

ermF，sul2 和 tetM-01 的绝对丰度，但去除效果不如

椰壳生物质炭，椰子壳生物质炭的微孔能够增强微生

物之间的空间位阻，更有利于抑制 ARGs 在土壤细菌

群落中的传播。然而也有研究表明，生物质炭对

ARGs 的吸附并不能完全去除 ARGs，吸附的 ARGs

可能在土壤中持续存在且再次释放，产生风险[34]。

Cui 等[27]在养殖废水灌溉的土壤中发现，添加生物质 

炭在 30 d 后显著降低了土壤 ARGs 的丰度，但在 60 d

后显著增加了土壤中 ARGs 的丰度，同时四环素抗性

基因 (tetX、tetG-01、tetG-02、tetM-01、tetM-02)、

磺胺类抗性基因 (sul1、sul2)和 intl1 的丰度也有所增

加，这可能是由于养殖废水灌溉引入了外源抗生素及

ARGs。包灿鑫等[33]对竹炭、玉米秸秆生物质炭堆肥

的研究表明，ARGs 的总丰度呈现下降的趋势，但 sul2

的丰度有所增加。张桂香等[28]对土壤中喹诺酮类、

磺胺类、四环素类抗生素的研究发现，喹诺酮和四环

素都易于被生物质炭和土壤颗粒吸附固定，而磺胺类

抗生素不易被固定，具有较高的迁移性。秸秆和生物

质炭的添加还会增加土壤中变形菌门、拟杆菌门和酸

杆菌门等优势菌门的丰度，而变形菌门和放线菌门是

大多数 ARGs 的潜在宿主[20，23]。ARGs 的减少与放线

菌的减少有关。稻草、生物质炭的添加对耐氨霉素、

甲氧苄啶和万古霉素 ARGs 的相对丰度没有显著影

响[21]。综上可知，植物源有机物料还田对土壤 ARGs

扩散的影响并未形成一致结论，有待进一步研究。 

3  植物源有机物料添加土壤中 ARGs 扩散

的影响因素 

3.1  土壤理化性质  

植物源有机物料添加可以通过影响土壤理化性

质进而影响 ARGs 的扩散。土壤结构、总碳、总有机
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碳、总氮、C/N 和 pH 是影响土壤中微生物群落变化

和 ARGs 数量及丰度的重要因素[21]。有机物料的添

加能增加土壤中有机胶结物质的含量，改变土壤的

疏松程度，增大土壤孔隙度，促进土壤水团聚体的

形成[35]，也能够为土壤提供充足的碳源。有研究表

明，良好的结构和通气状况能增加土壤中抗生素耐药

菌如变形菌门、厚壁菌门和拟杆菌门等好氧性微生物

数量及丰度[36]，影响 ARGs 传播和增殖。碳源能够

通过共代谢加速难降解化合物的降解，适宜微生物生

长的 C︰N 为 25︰1 ~ 30︰1[25]。Zhang 等[20]研究发

现，秸秆还田通过改良土壤理化性质，特别是有机碳

来调节细菌群落结构，消减水稻土中的抗生素和相关

ARGs。植物源有机物料添加对土壤有机质的增加一

方面通过为细菌提供养分改变细菌的丰度和多样性

影响 ARGs 的组成；另一方面，有机质可能会增加重

金属或抗生素的有效性进而对土著土壤细菌产生选

择压力。有机物料添加也可以改变土壤碳、氮、磷、

钾含量，进而影响细菌群落交替[37]。秸秆添加可以

改变土壤 pH，且抗生素的吸附和解吸与土壤 pH 有

关，土壤对磺胺类化合物的吸附随着 pH 的增加而降

低，土壤组分对大环内酯类化合物的结合性随着 pH

的降低而增加[38-39]；同时土壤 pH 也是影响土壤微生

物多样性和群落结构的重要因素，细菌多样性会随着

pH 的降低而减少，使得细菌群落结构发生明显改

变 [26]。由此可见，土壤性质通过影响细菌群落结构

间接影响 ARGs 扩散。 

3.2  微生物 

微生物是土壤的重要组成部分，植物源有机物料

的添加能为土壤微生物提供丰富的碳源和氮源，促进

微生物生长、繁殖，提高土壤微生物活性和细菌群落

的多样性，进而影响携带 ARGs 的微生物的繁殖。厚

壁菌门、变形菌门和放线菌门被认为是影响 ARGs

扩散和繁殖的主要细菌门[29]。Liu 等[37]的研究结果显

示，有机物料还田能够增加土壤变形菌门、绿弯菌门、

酸杆菌门和芽单胞菌门的丰度以及属水平鞘氨醇单

胞菌和 MND1 的丰度。土壤中各种 ARGs 由不同的

共生细菌或致病菌承载[40]，不同栖息地的细菌群落

结构与所携带的 ARGs 有着密切的关系。有研究发现

微生物可促进土壤中抗生素从轻结合态甚至紧密结

合态向交换态或水溶态转变，增大了抗生素迁移扩散

的风险[28]。生物多样化的群落比简单群落更不容易

受到外来微生物的入侵[41]，比如土著微生物对土壤

中有限资源有较强竞争优势，同时能够通过物种相互

作用阻止粪源 ARB 在土壤中入侵和繁殖，进而抑制

ARGs 从粪肥传播到土壤[42]。植物源有机物料腐解释

放的化感物质也能够影响土壤微生物区系组成。相关

研究表明，木质素的分解能释放大量的酚酸类化感物

质[43]。酚酸类化感物质对土壤微生物的生物量、多

样性和群落结构有显著影响，能够选择性地增加土壤

中特殊的微生物种类[44]。因此，化感物质可以通过

影响微生物群落结构进而影响 ARGs 的扩散，但关注

有机物料释放的化感物质对土壤 ARGs 扩散影响的

研究较少。此外，还有研究发现土壤酶对 ARGs 具有

直接影响，认为土壤酶类型和环境因素对 ARGs 扩散

的影响比细菌群落的作用更重要[22]。综上，细菌群

落和 ARGs 的多样性是由土壤环境中多种因素共同

决定的。 

3.3  抗生素及可移动遗传元件 

抗生素对 ARGs 的扩散有一定的影响，其在环境

中的迁移转化与 ARGs 的扩散具有同步性，能够促进

ARGs 的水平转移和扩散[45]。土壤中抗生素的抗菌活

性可影响微生物的生长及微生物群落组成[46]。已有

研究表明，受磺胺甲恶唑(sulfamethoxazole，SMX)

污染的土壤中，SMX 的存在能够提高秸秆的腐殖化

程度，增加秸秆养分释放量，为微生物提供碳源，促

进可降解 SMX 的变形菌门细菌的生长，减少 ARGs

的种类和丰度[20]。 

MGEs 在 ARGs 的迁移扩散中起着重要作用。在

MGEs 的作用下，在临近遗传元件上可产生 ARGs 的

共定位[47]，能够驱动施肥引起的土壤抗性组的改变。

ARGs 与传统的污染物相比传播性、环境适应性更

强，当携带 ARGs 的耐药菌死亡后，携带 ARGs 的裸

露 DNA 在脱氧核糖核酸酶的保护下能够在环境中长

期存在[7，48]。目前已发现了 40 种四环素类 ARGs、4

种磺胺类 ARGs 和 10 种 β-内酰胺类 ARGs 以此种方

式在环境中存在并发生转移和增殖[49]。 

3.4  重金属等污染物 

在农业生产中植物源有机物料添加可能会引起

土壤重金属污染风险，比如 As 和 Cd 是常见的重金

属污染物，在土壤中积累比例较高[50]。有机物料能

够在根际微环境作用下螯合活化重金属，促进根系对

土壤重金属的吸收[51]；还能通过增加土壤有机质含

量与 As 竞争吸附位点、形成水合物、改变吸附位点

表面的氧化还原性质和 As 的形态促进 As 的释放[52]。

土壤重金属能够促进 ARGs 的筛选和转移，是维持环

境中 ARGs 数量和丰度的因素之一。在重金属污染土

壤中，重金属具有和抗生素相似的抗性产生机制，可

通过共抗性、交叉抗性和共调控对 ARGs 产生选择压
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力[53]。有研究表明，土壤中重金属浓度与 ARGs 丰度

呈正相关，重金属能够促进土壤中 ARGs 的累积[54]。

Berg 等[55]发现，经硫酸铜处理的土壤中耐药性微生

物比例明显增加。此外，环境中的微塑料能够通过垂

直基因转移与水平基因转移促进 ARGs 的富集与传

播[56]；人工合成纳米材料能够通过增加细胞膜透性

和上调接合相关基因表达促进 ARGs 的传播[57]；多

环芳烃通过影响农田土壤微生物群落组成和多样性

进而影响 ARGs 的传播[58]；环境中持久性有毒污染

物 As 和苯胺能增加菌群细胞吸附的 As 浓度，降低

细胞抗氧化酶活性，改变细菌群落组成[59]，进而影

响 ARGs 的扩散；常用于医院、工业和化妆品行业中

的消毒剂——季铵化合物，可能通过选择性压力来促

进 ARGs 的传播[60]。 

综上，秸秆、生物质炭等有机物料还田后影响

ARGs 扩散的途径及作用机制包含如下几个方面：①

通过增加土壤氮、磷、钾、钙、镁等养分含量，提高

土壤肥力并改善土壤结构，调节细菌群落结构，影响

携带 ARGs 的微生物(包括能降解抗生素的微生物)的

繁殖，调节土壤酶活性，进而影响土壤中的抗生素和

相关 ARGs 的传播扩散；②通过增强土壤的异质性为

抑制耐药菌增殖和 ARGs 繁殖创造屏障，进而影响

ARGs 的传播；③土壤中抗生素的降解和秸秆腐解相

互促进，通过 MGEs 将 ARGs 转移到病原菌中，使

得病原菌获得耐药性，影响 ARGs 的转移和增殖；④

通过土壤中外源引入的重金属、微塑料及其他污染物

与有机物料发生相互作用产生选择压力影响 ARGs

的富集和传播(图 1)。 

 

(A. 有机物料还田土壤抗生素抗性基因(Antibiotic resistance genes，ARGs)迁移扩散途径；B. 土壤理化性质对 ARGs 扩散的影响；

C. 土壤微生物对 ARGs 的作用；D. 生物质炭对 ARGs 的作用；E. 重金属及其他污染物对 ARGs 的影响) 

图 1  植物源有机物料添加影响 ARGs 的主要途径 
Fig. 1  Main ways in which the addition of plant-derived organic materials affects ARGs 

 

4  研究展望 

植物源有机物料含有丰富的有机质及微量元素，

将其还田可以改良土壤结构、增加土壤有机质、提高

土壤肥力和增强作物抗逆性，是实现有机物料资源化 

利用的有效措施。目前，大多研究集中在对植物源有

机物料还田过程中土壤理化性状及微生物群落结构

的影响分析，对植物源有机物料还田对土壤中 ARGs

扩散的影响关注较少。本文通过总结植物源有机物料

还田对 ARGs 扩散的影响发现，植物源有机物料种类 
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多样、来源广泛，不同种类的有机物料及还田方式对

土壤抗生素及 ARGs 的影响存在不确定性。为了使有

机物料得到合理施用以及探究植物源有机物料添加

对土壤 ARGs 扩散的影响，明确土壤理化性质、微生

物群落结构等驱动 ARGs 变化的关键因子，未来可以

从以下几个方面进行研究及完善：①不同植物源有机

物料还田对农田土壤 ARGs 扩散的影响还未形成一

致结论，需要进一步研究；②化感物质可以通过影响

微生物群落结构进而影响 ARGs 的扩散，但关注有机

物料释放的化感物质对土壤 ARGs 扩散影响的研究

较少，需要进一步研究；③植物源有机物料生物质炭

对农田土壤 ARGs 后期的传播存在一定的风险，需要

进行长期监测；④现阶段对植物源有机物料还田对土

壤 ARGs 的影响研究较少，关于抗生素及 ARGs 的赋

存还未形成系统的数据库，需要进一步完善农田生态

系统 ARGs 风险评价体系。 
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