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摘  要：土壤新污染物是土壤环境中新发现或新被关注的一类具有环境持久性、生物毒性和积累性的化学物质，对生态环境和人体

健康构成潜在危害。蚓粪肥作为蚯蚓消化有机质后的产物，富含“沃土菌群”等功能性微生物群落，展现出对新污染物的巨大降解

潜力。本文基于 1983—2024 年间共 6 959 篇文献进行计量分析，结果发现目前研究聚焦于蚓粪肥的生物特性及其在改善土壤环境

和农业生产中的应用价值，主要包括土壤改良、生物修复和植物促生。其中，利用蚓粪肥修复污染土壤已成为当前研究热点。在总

结蚓粪肥微生物组来源及组成特点的基础上，重点围绕持久性有机污染物、内分泌干扰物、抗生素及抗生素抗性基因、微塑料等，

综述了近年来蚓粪肥微生物组对土壤新污染物消减的研究进展；同时探讨了影响微生物降解效能的生物与非生物因素，为土壤中新

污染物的绿色修复提供新的科学思路。 
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Abstract: Soil emerging contaminants refer to a class of environmentally persistent, biotoxic and accumulative chemical 

substances newly discovered or of concern in the soil environment, posing potential hazards to the ecosystem and human health. 

As a product of earthworm digestion of organic matter, vermicompost is rich in functional microbial communities such as 

“fertility-enhancing microbiota”, showing remarkable potential for degradation of emerging contaminants. Based on bibliometric 

analysis of 6 959 publications (1983—2024), current research focused on the biological properties of vermicompost and 

agricultural production, primarily encompassing soil improvement, bioremediation, and plant growth promotion, with 

vermicompost-mediated soil remediation emerging as a frontier field. Based on a summary of the origins and compositional 

features of the vermicompost microbiome, this review highlighted recent advances in the mitigation and removal of emerging soil 

contaminants—including persistent organic pollutants, endocrine-disrupting chemicals, antibiotics and antibiotic resistance genes, 

and microplastics—by vermicompost-derived microbial communities. Furthermore, biotic and abiotic factors influencing 

microbial degradation efficiency were discussed, offering novel scientific insights for the green remediation of emerging 

contaminants in soil. 
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新污染物(Emerging contaminants)是指环境中新

发现或新被关注的一类对人体健康和生态环境产生

不利影响的污染物[1]。与传统污染物相比，新污染物

的毒性和环境行为更加复杂，不仅通过多种途径进入

土壤并长期积累固持，还能进行长距离迁移和物化、

生物层面的多种转化，产生难以预见的危害效应[2]。

当前，新污染物研究主要包括持久性有机污染物、内

分泌干扰物、抗生素、抗生素抗性基因(Antibiotic 

resistance genes，ARGs)和微塑料等类型。由于其复

杂性和潜在危害，新污染物治理逐渐成为污染土壤修

复科学研究的国际前沿[1-2]。 

蚯蚓作为土壤中典型的大型动物，通过摄食、代

谢等活动参与土壤养分循环和污染物转化过程，在土

壤生态系统中发挥着重要作用。基于生活习性和功能

特点，蚯蚓分为表栖型、内栖型和深栖型 3 种生态类

型。表栖型生活于地表枯落物层，以凋落物为食；内

栖型栖息在浅层矿质土壤中，挖掘水平洞穴并取食根

际物质；深栖型则居于深层土壤，挖掘深穴并将地表

凋落物拖入洞中食用[3]。其中，表栖型蚯蚓因具有繁

殖力强、生长周期短、繁殖率高、适应能力强等特点，

在废弃物资源化处理中展现出显著优势[4]，以赤子爱

胜蚓(Eisenia fetida)最为常见。蚯蚓堆肥过程中，其

与微生物的协同作用显著加速污染物降解与转化。蚯

蚓肠道富含大量功能菌群和消化酶，是有机废弃物消

化降解的主要场所。同时，蚯蚓肠道中的小分子有机

物是形成蚓粪肥中丰富养分的重要基础，为微生物提

供可利用的碳源和能量，从而激发功能微生物的活

性，促进新污染物降解。此外，蚓粪肥中微生物的代

谢活动还能直接参与新污染物消减过程，比如通过氧化

还原、共代谢等途径降解土壤中残留的新污染物[5-6]。

因而，蚓粪肥不仅能有效改善土壤理化性质，还通过

微生物介导的生物化学反应促进新污染物消减，对增

强土壤自净能力、维持土壤健康以及农业可持续发展

具有重要意义。 

本文采用文献计量学方法，基于中国知网和 Web 

of Science 数据库，以蚓粪肥微生物、新污染物和生

物降解为主题，检索蚓粪肥微生物组消减土壤中新污

染物的研究进展。图 1 表明，1984—1995 年间，蚓

粪肥论文年平均发文量 15 篇，处于萌芽时期；1996—

2018 年为稳步增长阶段，年均发文量约 137 篇，呈

逐年上升趋势；2019—2024 年为快速发展时期，年

均发文量增长至 429 篇，全球关注度持续提升。近十

年关键词共现分析显示，“蚯蚓堆肥”“土壤”“生物

降解”“微生物群落”“重金属”等为蚓粪肥领域核心

关键词，反映出当前蚓粪肥领域的研究热点主要集中

在不同基质下蚓粪肥微生物组在土传病害防治及植

物促生方面发挥的作用以及生物降解污染物等方面；

而“耐药基因”“抗生素”等关键词出现时间较晚，

蚓粪肥对土壤新污染物的生物修复正逐渐成为环境

科学领域的新兴研究热点。此外，本文还发现，蚓粪

肥微生物组促进新污染物消减领域的论文成果主要

内容包括：①功能菌群降解污染物机制，即微生物通

过介导氧化还原反应、酶促反应、共代谢等途径驱动

新污染物转化分解；②蚯蚓辅助强化生物降解，蚯蚓

肠道菌群及代谢产物显著提升蚓粪肥中微生物丰度，

加速新污染物矿化降解；③消减效果的影响因素，包 

 

(A. 关键词共现网络；B. 发文量统计) 

图 1  1984—2024 年间蚓粪肥相关的文献计量分析 
Fig. 1  Bibliometric analysis of vermicompost-related research (1984—2024) 
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括土壤环境条件、菌群互作及污染物特性等，这些因

素在微生物消解新污染物过程中发挥重要作用。然

而，当前研究仍存在一定局限，如在复合污染场景下，

蚓粪肥功能菌对污染物的消减效果及其与土著菌群

的协同降解机制等方面的研究尚显缺乏。 

1  蚓粪肥微生物群落组成 

微生物组是特定时间和生境中细菌、真菌和病毒

等全部微生物及其基因序列的总和。蚓粪肥中的微生

物组来源于堆肥基质和蚯蚓肠道(图 2)。其中，堆肥

基质为微生物提供初始的群落基础，而蚯蚓肠道则通

过筛选和富集等过程进一步塑造微生物群落的结构

和功能[7]。这种微生物组成的差异直接影响蚓粪肥对

新污染物消解的速率和程度。因此，明晰蚓粪肥中微

生物组成的来源及特点，为探明蚓粪肥微生物组消减

土壤新污染物的机制提供科学依据。 

 

图 2  蚓粪肥微生物组 
Fig. 2  Vermicompost microbiome 

 

1.1  蚓粪肥微生物组的来源 

蚯蚓在堆肥过程中摄取有机废物，通过其消化道

酶系统和微生物进行消化分解，经蚯蚓和微生物协同

堆肥化处理后，最终形成蚓粪肥[8]。较多研究表明，

初始基质是影响蚯蚓堆肥微生物群落组成的关键因

素。如 Aira 等[9]发现，蚓粪微生物群落组成与多样性

显著依赖食物来源，这可能与有机质含量及其分解速

率有关。与此同时，不同基质对蚓粪肥中功能菌群的

富集具有定向驱动作用。李建辉等[10]在以蔬菜废弃

物、牛粪和污泥为基质的蚯蚓堆肥中，发现蚓粪肥优

势菌群分别为变形菌门、拟杆菌门和放线菌门，表明

基质碳氮比、有机质组成等特征塑造了微生物群落差

异。此外，由于蚯蚓肠道含氧量较低，更适宜厌氧或

兼性厌氧菌的生存，所以经肠道消化后排出的蚓粪中

厌氧菌数量高于原始基质[11]。Zhu 等[12]研究表明，蚯

蚓肠道内携带脱卤基因与农药降解基因的特定菌群

(如假单胞菌属)，可与土著菌群协同降解有机农药，

缓解土壤污染。因此，蚯蚓堆肥中微生物群落构建受

多重因素影响，初始基质作为营养来源是关键驱动因

素，而蚯蚓肠道微生物在调控群落结构及有机质转化

中也发挥重要作用。 

1.2  蚓粪肥微生物组成特点 

蚓粪肥结构类似泥炭，pH 近中性，富含养分与

微生物酶，适宜细菌、真菌和噬菌体等多种微生物定

殖[13]。相较于传统高温堆肥以嗜热微生物为主，蚯

蚓堆肥是一种以中温细菌和真菌为特征的非嗜热过

程[8]，不仅耗时更短，还富含各种固氮菌、拮抗菌和

降解菌等有益微生物，在改善土壤生态系统方面发挥

重要作用。黄魁等[14]发现，污泥蚯蚓堆肥中细菌群

落的 Chao1 指数和 Shannon 指数均高于传统堆肥，

放线菌与根瘤菌丰度分别提高 13.1% 和 2.5%，促进

植物固氮。Chen 等[15]以玉米秸秆和牛粪为基质进行

蚯蚓堆肥，发现纤维素和木质素降解真菌的显著增加

进一步加速了有机废物的转化。此外，Pathma 和
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Sakthivel[16]从蚓粪肥中分离出 193 株具有抑制土传

病害和植物促生潜力的功能细菌，它们以芽孢杆菌属

(57%)、假单胞菌属(15%)和微杆菌属(12%)为主，同时

包含不动杆菌属和金黄杆菌属等有益菌群。Wu 等[17]

研究发现，蚓粪肥可通过提升土壤细菌与噬菌体丰度

及其互作，增强土壤对污染的缓解能力。总之，蚓粪

肥结构优良且营养丰富，富含有益微生物，在养分循

环、病害抑制和污染物解毒等方面发挥重要作用。 

2  蚓粪肥微生物组对土壤新污染物的消减 

近年来，随着我国经济的发展、工农业活动的加

剧以及城市化进程的推进，土壤系统中新污染物的检

出率呈显著上升趋势[18-19]。相较于传统有机肥，蚓粪

肥不仅具有更高的微生物丰度和多样性，还富含多种

污染物降解菌，对改善土壤微生态环境及提升污染修

复效能具有重要应用价值(图 3)。 

 

图 3  蚓粪肥微生物组消减新污染物 
Fig. 3  Vermicompost microbiome elimination of emerging contaminants 

 

2.1  蚓粪肥微生物组对持久性有机污染物的降解 

作为新污染物的重要组成部分，持久性有机污染

物因其高毒性、难降解性、远距离迁移性以及生物富

集性而被称为环境中的“幽灵”[20]。较多的研究表明，

蚓粪肥可以有效降低环境中多环芳烃 (polycyclic 

aromatic hydrocarbons) 、多氯联苯 (polychlorinated 

biphenyls)和有机氯农药(organochlorine pesticide)等

常见持久性有机污染物的浓度。以多环芳烃为例，

Contreras-Ramos 等[21]发现，蚓粪肥施用 70 d 后，菲

(phenanthrene)、蒽(anthracene)和苯并[a]芘(benzo[a] 

pyrene)的降解率分别达到 99%、70% 和 28%。蚓粪

肥之所以能促进持久性有机污染物的消减，可能是因

为其刺激了土著降解菌的活性以及引进新的降解菌。

研究表明，施用蚓粪肥不但引入了假单胞菌属、柠檬

酸菌属和不动杆菌属等多环芳烃降解菌，还提高了土

著功能菌群的微生物降解效率[22]，进而有效削减环

境中的多环芳烃及其衍生物。同时，蚯蚓堆肥过程中

丰富的酶促反应以及较高水平的酶活性也是持久性

有机污染物降解的重要原因。Zenteno-Rojas 等[23]在

蚯蚓堆肥中分离出编码联苯降解酶的芽孢杆菌属

(Bacillus)和葡萄球菌属(Staphylococcus)，这些菌属可

以将十氯联苯作为碳源，并通过酶促方式降解部分有

机氯化合物。此外，蚓粪肥微生物(如红球菌属、芽

孢杆菌属)还参与持久性有机污染物的共代谢降解过

程。这些微生物不仅能够降解多氯联苯同系物(如

2,4,4'-三氯联苯和 2,2',5,5'-四氯联苯)，而且还能优先

降解在对位(4,4')和间位(3,3',5,5')中含有氯原子的多

氯联苯化合物，最终将其转化为低氯代产物、CO2

和 H2O
[24]。Chao 等[25]在蚓粪肥中鉴定出硝基氯苯类

农药降解代谢补偿潜力的噬菌体，它们与土壤细菌共

同促进污染物的生物降解。这可能是噬菌体通过感染

宿主细菌，促进了具有降解污染物的辅助代谢功能基
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因向宿主细菌的水平转移，从而提升农药降解效率。

因此，对于土壤中的持久性有机污染物，蚓粪肥通过

引入功能微生物、激活土著降解菌、强化酶促反应以

及噬菌体介导共代谢途径等，进而有效消减土壤中持

久性有机污染物。 

2.2  蚓粪肥微生物组对内分泌干扰物的降解 

内分泌干扰物又称环境激素，是指人为释放到环

境中并可通过干扰生物自身体内正常激素水平，从而

对人体和动物的生殖、神经和免疫系统等产生影响的

一类外源性化学物质[26]。邻苯二甲酸二(2-乙基己基)

酯(di-2-ethylhexyl phthalate，DEHP)是一种典型的内

分泌干扰物，在我国广泛应用于塑料制品如农用地膜

等，可通过多种途径进入人体并产生毒性[27]。Zhen

等[28]利用 DNA 稳定同位素探测技术发现，生物质炭

辅助蚯蚓堆肥(42 d)促进农田土壤环境中 80% 的

DEHP 降解。此外，蚓粪肥中 DEHP 降解菌的富集，

包括伯克霍尔德氏菌科(Burkholderiaceae)、鞘氨醇单

胞菌科 (Sphingomonadaceae) 和黄杆菌科 (Flavobac-

teriaceae)等，提高了 DEHP 的最终降解效率。阿特拉

津作为一种在我国广泛使用的三嗪类除草剂，沿食物

链逐级传播并具有致突变性和遗传毒性[29]。Luo 等[30]

发现在红壤中施用蚓粪肥 40 d 后阿特拉津的去除效

率高达 93.97%。一方面，蚓粪肥通过提升土壤 pH、

有机质及腐殖酸类物质(黄腐酸、腐殖酸)含量，优化

降解环境；另一方面，蚓粪肥的施用激活了如假单胞

菌 科 (Pseudomonadaceae) 、 链 霉 菌 科 (Strepto-

mycetaceae)和高温单孢菌科(Thermomonosporaceae)

等阿特拉津土著降解菌的活性，并引入糖单胞菌科

(Saccharimonadaceae)等新功能菌，形成菌群协同降解

网络。此外，研究表明，蚓粪肥的施用还可显著消

解土壤中三氯生(triclosan)和米氮平(mirtazapine)等

广谱抗菌剂。Dume 等[31]以污泥混合干秸秆颗粒为

基质进行蚯蚓堆肥，经 120 d 后发现，蚓粪肥通过

有机质吸附和微生物降解的共同作用，使得三氯生

和米氮平的消解效率分别达到 37% 和 14%，且对

其他内分泌干扰物如双氯芬酸、西酞普兰和卡马西

平等也表现出不同程度的消减。Carnimeo 等 [32]在

黄瓜种植土壤中施用蚓粪肥，38 d 后黄瓜植株中双

酚 A、辛基酚和壬基酚的残留量分别显著降低了

89%、93% 和 93%。因此，蚓粪肥微生物对环境中

的多种内分泌干扰物均具有较为广谱的消减效果，

其中部分内分泌干扰物如 DEHP 和阿特拉津的降

解效率能够在较短时间内达到 80%~90%，展现了

较大的应用潜力。 

2.3  蚓粪肥微生物组对抗生素及抗生素抗性基因

的消减 

近年来，抗生素和抗生素抗性基因在土壤中不断

积累和传播，对土壤环境和人体健康构成重大挑战。

目前，关于蚓粪肥微生物对抗生素及抗生素抗性基因

消减作用的研究，主要聚焦于四环素、磺胺等类型抗

生素及其相关抗性基因[33]。Guo 等[34]发现，蚯蚓堆

肥不但有效降低了抗生素耐药细菌的相对丰度(约

92%)，还抑制了抗生素抗性基因的传播。Huang 等[35]

以污泥为基质进行蚯蚓堆肥，研究表明堆肥结束后污

泥中诺氟沙星和磺胺含量较对照分别减少了 82% 和

4%，而生物质炭辅助蚯蚓堆肥则实现了污泥中四环

素的 100% 消除，同时抗性基因 ermF 显著降低 32%~ 

45%。Li 等[36]通过牛粪蚯蚓堆肥添加四环素试验发

现，未添加四环素的蚯蚓堆肥处理总 ARGs 去除率最

高，达 53%，添加四环素后则分别降至 47% 和 15%。

然而，即使在四环素胁迫下，蚯蚓堆肥中 ARGs 的去

除率仍高于自然堆肥，展现出在抗生素污染基质中消

减 ARGs 的可行性。Lin 等[37]选用内生蚯蚓壮伟环毛

蚓(Amynthas robustus)进行堆肥，该研究发现，堆肥

过程中菌群丰度的增加以及土壤中溶解有机碳和 pH

的提高皆有利于四环素的快速降解。40 d 后蚯蚓堆肥

的降解效率比对照组高出 42.86%，其中降解菌以

Comamonas、Acinetobacter 和 Stenotrophomonas 为主，

可通过差向异构化–脱水途径将 4-epitetracycline脱水

为 4-epianhydrotetracycline，改变代谢途径，促进四

环素降解。Huang 等[38]研究了污泥蚯蚓堆肥过程中对

抗生素抗性基因的影响，与对照相比，污泥蚯蚓堆肥

中 ARGs 总丰度降低了 41.5%，其中变形菌门和放线

菌门是 ARGs 的主要宿主，蚓粪肥通过改变微生物群

落结构和减少移动基因元件抑制抗生素抗性基因传

播。此外，蚓粪肥还能通过物理作用降低抗生素的生

物利用度。一方面，蚓粪肥中的有机质和腐殖酸能够

吸附抗生素分子，从而降低相关抗性基因的传播风

险；另一方面，蚓粪肥通过改良土壤结构和提高

pH 间接促进抗生素脱毒矿化。因此，蚓粪肥通过

改变土壤理化性质营造了利于抗生素和抗生素抗

性基因降解的环境条件，同时向土壤中释放功能降

解菌，影响土著菌群，形成菌群共代谢，进一步强

化降解。 

2.4  蚓粪肥微生物组对微塑料的降解 

土壤中微塑料的存在能够吸附各种污染物，经风

化降解为更小的颗粒后在土壤中迁移扩散，并通过食

物链富集放大，对土壤环境和生物生存产生影响[39]。
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根据基质来源，微塑料可分为石油基(如聚苯乙烯、

聚乙烯、聚丙烯等)和生物可降解基(如聚乳酸、聚羟

基脂肪酸酯等)两大类[40]。蚓粪肥主要通过微生物消

减土壤中的微塑料。其中，蚓粪肥中常见细菌如芽孢

杆菌、假单胞菌在石油基微塑料降解中发挥关键作

用。芽孢杆菌的部分物种，如波茨坦短芽孢杆菌

(Bacillus borstelensis)、纺锤状赖氨酸芽孢杆菌

(Lysinibacillus fusiformis)、蜡样芽孢杆菌(Bacillus 

cereus)和枯草芽孢杆菌亚种(Bacillus gottheilii)在蚯

蚓堆肥 25 ℃条件下(10 d)对聚苯硫醚(polyphenylene 

sulfide)的降解效率分别为 36%、21.9%、20% 和

6.2%[41-42]。污泥农用是微塑料进入农田土壤的重要途

径。Ragoobur 等[43]利用尤金真蚓对微塑料污染污泥

进行堆肥，发现 14 周后污泥中 146~500 µm 聚丙烯、

146~500 µm 高密度聚乙烯、1 650~2 000 µm 高密度

聚乙烯和 1 650~2 000 µm 聚丙烯的浓度分别降低了

78%、56%、31% 和 22%。此外，蚓粪肥还通过提高

土壤有机质、氮含量及微生物活性，进一步强化生物

可降解基微塑料的降解。研究发现，蚯蚓堆肥条件下

生物可降解基微塑料中的聚乳酸降解效率较土壤显

著提升 39%[44]。微塑料积累到一定程度时，也会对

蚯蚓堆肥过程及微生物产生反作用。Zhong 等[45]在污 

泥蚯蚓堆肥中加入不同剂量的聚乙烯颗粒，发现中低

剂量(2 000~50 000 particles/kg)的微塑料增加了系统

中变形菌门、拟杆菌门和厚壁菌门的数量，其中可能

包括潜在的微塑料降解菌。然而，高剂量(2 000 000 

particles/kg)的微塑料不仅会阻碍堆肥过程中有机质

的降解，还会抑制上述细菌的生长，导致微生物多样

性和丰度降低。因此，蚓粪肥可以通过自身吸附和存

在的微塑料降解菌(如芽孢杆菌)消减土壤中的微塑

料，但微塑料可能会抑制蚓粪肥中部分微生物的生

长，从而对微塑料降解产生消极影响。值得关注的是，

微塑料不仅对持久性有机污染物和抗生素等污染物

具有耦合潜力，同时也能促进抗生素抗性基因在环境

中的传播[46]，而这种特性对蚓粪肥消减效果的影响

还需进一步探究。 

3  蚓粪肥微生物消解土壤新污染物的影响

因素 

生物修复策略主要包括微生物组成和环境条件

的优化。蚓粪肥作为一种优质的生物有机肥，在土壤

新污染物的消解方面受到多种因素的影响，如蚯蚓品

系和生理活动、微生物群落、温度、碳氮比和污染特

性等生物、非生物因素(图 4)。 

 

图 4  蚓粪肥微生物降解的影响因素 
Fig. 4  Critical factors governing microbial degradation in vermicompost systems 

 

3.1  生物因素 

影响蚓粪肥微生物组消减土壤新污染物的生物

因素主要涉及蚯蚓和微生物间的相互作用。蚯蚓通过

掘穴、分泌黏液、排泄等一系列活动改善土壤结构、
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释放有机质，直接或间接优化微生物群落结构，并增

强微生物与污染物的接触，有利于多种新污染物的降

解 [47]。Li 等 [48]分别向聚乙烯和聚氯乙烯(polyvinyl 

chloride)污染土壤中引入不同密度蚯蚓，发现蚯蚓活

动通过改善土壤结构、肥力以及微生物丰度和多样性

来缓解微塑料污染压力，促进作物生长，其中添加中

等密度蚯蚓的污染土壤中酶活性、微生物生物量和群

落多样性显著提高，改良效果最好。不同生态类型的

蚯蚓(表栖型、内栖型、深栖型)生活习性及食性不同，

对污染物的敏感性各异，进而对消减效果造成影响。

Chao 等[49]研究表明，蚯蚓敏感性是影响有机污染物

降解的关键限制因子，其作用较土壤有机质、黏粒含

量等环境因素更为重要。表栖型蚯蚓(如赤子爱胜蚓)

因暴露于高污染风险的表层环境，其对有机污染物的

耐受性及降解效应显著优于内栖型与深栖型蚯蚓。因

此，在评估蚯蚓对新污染物的消减效果时，需结合不

同生态类型的敏感性差异，关注高耐受性品种在修复

实践中的优先选择。此外，蚯蚓可以通过肠道菌群直

接代谢污染物或促进土壤原生微生物来显著加速新

污染物的生物降解。乙草胺是典型的手性对氯乙酰胺

类除草剂，被归为内分泌干扰物质。Han 等[50]研究表

明，微生物与蚯蚓间的协同作用显著加速了乙草胺的

降 解 。 蚯 蚓主 要 通 过 引入 新 的 乙 草胺 降 解 菌

(Algoriphagus 和 Aeromonas)并刺激潜在的土著降解

菌(Lysobacter、Kaistobacter 和 Flavobacterium)来促

进乙草胺的消减。此外，蚯蚓还可以加强潜在降解菌

与其他微生物之间的联系，刺激土壤整体微生物活

性，改善微生物代谢途径以及外源性生物降解和代

谢、信号转导等，进而减轻污染物对微生物群落功能

的抑制。参与新污染物降解的微生物群落的活性和能

力主要受代谢网络和群落菌株之间复杂相互作用的

控制[51]。多数情况下，降解涉及的是一个集合体而

不是单个物种，协同微生物群落通常可以提高污染物

的生物降解效率。Xu 等[52]基于阿特拉津污染土壤的

群落序列信息，构建了降解菌节杆菌(Arthrobacter)

与其他 4 种非降解菌的合成菌群代谢模型，数据显示

菌群联盟的降解效率显著高于单一降解菌，表明非降

解菌通过代谢互补等机制增强了体系功能。 

蚓粪肥与土著微生物组内的相互作用，包括生态

位、共生、捕食和对营养物质的竞争等，会对生物降

解效率产生不同的影响。生物修复还受到生物活性和

许多可以影响生物活性的因素的影响，如物种、生物

量、微生物酶、营养来源、适宜的温度/湿度/pH 范围

以及共生物种等[53]。此外，新污染物及降解过程中

生成的毒性中间产物可能会抑制菌群活性，导致生物

降解效能的降低。因此，生物因素在蚓粪肥微生物降

解新污染物中发挥重要作用，主要包括蚯蚓与微生物

的协同作用及微生物间的相互作用，在进行土壤修复

时引入蚯蚓和优化菌群互作是提高生物降解效能的

关键。 

3.2  非生物因素 

蚓粪肥中微生物的增殖需要特定的营养和环境

条件，施用后菌群生长繁殖易受外部条件影响，产生

遗传信息不稳定、菌株易变异或退化等问题[54]，进

而影响降解效果。温度是影响堆肥过程的关键因素，

对微生物的代谢活性和粪肥质量具有重要的调控作

用。Cui 等[55]分别在 20 ℃和 25 ℃条件下以污泥为

基质进行蚯蚓堆肥，发现 25 ℃下部分细菌(如气单

胞菌属、噬几丁质菌属)的存在可能导致 qnrA、qnrS

和 tetM 等抗生素抗性基因的反弹。相比之下，20 ℃

被确定为更适宜的温度，在该温度下不仅能够实现抗

生素抗性基因的更高去除效率，同时也能保证堆肥产

物具有良好的生物稳定性。此外，温度还通过影响微

生物的细胞生长和细胞酶活性制约污染物生物降解

效率。过低或过高的温度都会抑制菌株中与新污染物

代谢相关的功能性酶活性，降低新污染物的降解速

度，减少产物积累，菌株生长也受限制[56]。适宜的

C/N (20~30)也是维持微生物功能作用的关键。C/N 过

低，不仅导致氮素过剩，还会激发微生物对碳源的竞

争，从而抑制部分降解菌(如假单胞菌门、厚壁菌门)

的生长；相反，C/N 过高，则因氮源相对不足而限制

微生物代谢，影响消减效果[57]。此外，蚓粪肥对新

污染物的降解效率还取决于污染物浓度和种类。当污

染物浓度过高时，可能抑制微生物的活性和群落多样

性，从而严重降低降解效率。尤其是实际环境中往往

两种以上污染物复合污染的情况较为普遍，这种情况

下污染物对微生物的毒害效应可能进一步增强，进而

对蚓粪肥微生物组的消解能力产生不利影响。此外，

污染物施用频率也会对蚓粪肥的改良效果产生影响。

在污染土壤中施用蚓粪肥可以显著提高土壤细菌的

相对丰度和活性，并可通过改善土壤中污染物的分

布、吸收和消散等减轻其毒理影响。然而，当土壤再

次受到污染时，微生物丰度下降，蚓粪肥并不能抵消

污染物对土壤菌群的二次影响。但是，反复暴露于污

染物会增加微生物的确定性选择，从而促进降解菌群

的筛选[58]。因此，温度、C/N 和污染物特性等非生物

因素均会影响蚓粪肥微生物对新污染物的消减，在利

用蚓粪肥降解污染物时应综合考虑土壤环境和堆肥
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基质，结合土壤实际污染情况进行治理。 

4  研究不足与展望 

作为一种低成本绿色生物技术，蚓粪肥对土壤中

的多种新型污染物均具有较好的消减效果，近年来受

到持续关注。但现阶段仍有一些研究不足需要阐明：

①蚓粪肥微生物组对复合新污染物的解毒机制。目前

对于蚓粪肥对污染土壤的改良效果已有较多研究，但

由于实际场地中污染情况较为复杂，蚓粪肥功能菌群

对不同类型复合污染体系的代谢通路及其协同消减

机制仍需深入解析。②蚓粪肥降解菌与土著降解菌的

联合作用。现有研究表明，蚓粪肥可激活土著降解菌

并引入外源功能菌群，但二者在污染物降解过程中的

分工、代谢产物传递及种间互作仍需通过宏基因组–

代谢组联合分析等技术进一步明确，以优化菌群组合

策略。③蚓粪肥微生物组消减新污染物效果的影响因

素。新污染物消减过程受土壤本底值、气候条件等多

因素交互影响，现有研究多聚焦单一因素，而实际治

理中多因素耦合效应尚缺乏系统性归纳。 

蚓粪肥微生物组污染土壤治理已成为当前研究

热点，未来需持续关注：①蚓粪肥在土壤多类别新污

染物消减方面展现出显著潜力，但难以实现污染物的

完全去除，亟需探索蚓粪肥与其他修复技术(如生物

质炭、特定功能微生物菌剂、植物修复等)的协同增

效机制，以发展复合修复策略；②蚓粪肥对新污染物

的消解效能受多重因素调控，未来研究需系统评估土

壤本底特性及环境因子的综合影响，通过优化生物与

非生物条件，定向调控蚓粪肥微生物组活性，力求达

到理想消解效果；③有机农业是未来发展的趋势，需

结合宏基因组学、代谢组学等技术加强对蚓粪肥微生

物组对新污染物降解机制的研究，评估实际应用过程

中蚓粪肥治理达到的生态和经济效益，以支撑其规模

化、规范化应用。 
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