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Research progress on the effects of vermicomposting on antibiotic resistance genes of livestock and poultry
manure
MU Meirui, YANG Fengxia*, TIAN Xueli, HAN Bingjun, LI Zhonghan, ZHANG Keqiang*

（Agro-Environmental Protection Institute, Ministry of Agriculture and Rural Affairs, Tianjin 300191, China）
Abstract：As an emerging environmental pollutant, antibiotic resistance genes seriously threaten human health and animal safety. The
problem of antibiotic resistant bacteria directly related to antibiotic resistance genes has become the focus of environmental and medical
fields globally. Livestock and poultry breeding is central to economic development and agricultural modernization in China; however, it is
also a significant source of antibiotic resistance genes. Thus, the rational utilization of livestock and poultry manure is crucial for
agricultural green development in China. The key to rational manure utilization is to clearly understand the behavior and environmental fate
of antibiotic resistance genes in the process of utilizing livestock manure. This study is based on a brief discussion on the resource
utilization of livestock and poultry manure. We focused on vermicomposting and summarized the emission characteristics, environmental
behavior, and driving factors of antibiotic resistance gene pollution during the vermicomposting process. Further, we put forward
suggestions and opportunities for the prevention and control of antibiotic resistance gene pollution in the whole manure utilization process
of“Animal feces–Vermicomposting–Returning”. Our study may provide a reference for the safe utilization of livestock and poultry manure
and promote the green development of agriculture in China.
Keywords：vermicomposting; livestock and poultry manure; antibiotic resistance genes; migration regularity; driving factor
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摘 要：抗生素耐药基因作为一种新型环境污染物，严重威胁着人体健康与动物安全，与其直接相关的细菌耐药性问题也已成为

目前世界环境与医学领域关注的焦点。畜禽养殖业是我国经济发展和农业现代化的中轴产业，同时也是耐药基因污染的重要源

头，蚯蚓堆肥对合理利用畜禽粪便、促进我国农业绿色发展具有重要意义，而摸清蚯蚓堆肥畜禽粪便及后续产物利用过程中耐药

基因的行为规律和环境归趋则是其合理利用的关键。本文在简要论述蚯蚓堆肥畜禽粪便现状的基础上，聚焦蚯蚓堆肥及产物利

用过程中耐药基因污染问题，梳理总结了转化及产物利用过程中耐药基因的污染赋存特征、环境行为规律及迁移主控因子，并提

出基于“畜禽粪便-蚯蚓堆肥-蚓粪还田”资源化利用全过程的耐药基因污染防控建议及展望，以期为我国畜禽粪便资源化、无害

化利用及农业绿色发展提供参考。
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我国畜牧业规模化的飞速发展使得种养脱节问

题日益突出[1]，畜禽养殖废弃物的资源化处理和利用

引起了国家和社会的广泛关注。据统计，2019年我

国养殖废弃物产生量高达 40亿 t[2]，农业农村部在《畜

禽粪污资源化利用行动方案（2017—2020年）》中明

确要求，到 2020年，全面提升我国畜禽粪污资源化利

用能力，全国畜禽粪污综合利用率达到 75%以上[3]，

畜禽养殖废弃物资源化利用已成为我国生态环境保

护和养殖业绿色健康发展的重大需求。近年来，蚯蚓

堆肥作为一种生态友好型畜禽粪便处理方式逐渐受

到人们的关注，该技术方式不仅能有效地将畜禽粪便

转化为具有更高价值的新型有机肥料，还能有效降低

畜禽粪便带来的环境污染问题，满足养殖业绿色健康

发展需求[4]。因此，在大力倡导“减肥减药”、加强畜

禽粪便资源化利用的背景下，“畜禽养殖-蚯蚓堆肥-
蚓粪还田”的高值资源化生态循环模式逐渐成为我国

绿色农业发展的重要趋势。

畜禽养殖业规模化与集约化的发展也加速了抗

生素的使用，导致抗生素抗性细菌（Antibiotic resis⁃
tant bacteria，ARB）以及抗生素耐药基因（Antibiotic
resistance genes，ARGs）在畜禽粪便中大量积累[5-6]。

畜禽粪便作为ARGs的重要储存库之一，其不合理利

用会造成 ARGs 在环境中的积累和二次传播，加剧

ARGs 污染带来的风险[7]。目前，在河流沉积物[8]、土

壤[9]、水体[10]甚至农作物[11]中均检测出大量 ARGs；而
具有多重耐药性甚至泛耐药性的“超级细菌”的频繁

出现，也增加了人类面临死亡的风险[12]。预计到 2050
年，全球死于抗生素相关疾病的人数将从 2014年的

70万·a-1增加至 1 000万·a-1，细菌耐药性的危害或将

超过癌症[13]。因此，ARGs的污染问题引发了世界各

国的高度关注[14]。与传统畜禽粪便处理方式相比，蚯

蚓转化技术作为一种畜禽粪污高值资源化利用的方

式，除了能够增加有机废弃物中生物可利用成分、提

高粪便附加值外，还可以利用蚯蚓肠道内的生物酶和

微生物对畜禽粪污中的 ARGs进行分解与转化。另

外，蚯蚓肠道也可减少ARGs主要传播载体——可移

动遗传元件（MGEs），通过控制 ARGs 的传播来降低

ARGs的含量[15]。然而，转化底物畜禽粪便中ARGs含
量较高且种类丰富，使得蚯蚓体内和蚓粪中仍会检出

一定量的 ARGs，而残留的 ARGs会伴随蚓粪的后续

利用在土壤中不断积累[16]，甚至可能进入农作物可食

用部分污染食物链，最终威胁人类健康和生命安

全[17]。ARGs残留也成为了目前绿色农业发展中限制

粪肥还田、制约种养结合、影响生态循环的关键问题。

为探究我国种养循环绿色技术发展的前景，促进

畜禽粪便的合理资源化利用，本文在简要论述蚯蚓堆

肥畜禽粪便现状的基础上，聚焦蚯蚓堆肥及产物利用

过程中耐药基因的污染问题，梳理总结了转化过程中

耐药基因的污染排放特征、环境行为规律及迁移主控

因子，并提出基于“畜禽养殖-蚯蚓堆肥-蚓粪还田”

全过程耐药基因污染防控的建议及展望，以期为我国

畜禽粪便的资源化及无害化利用提供理论支撑。

1 蚯蚓堆肥畜禽粪便技术及产物应用

1.1 蚯蚓堆肥——畜禽粪便高值资源化的新兴技术

由于传统粪污处理方式具有一定的局限性且存

在环境污染问题（表 1），近年来，我国不断推进畜禽

粪便资源化利用，促进农业绿色发展，逐渐出现了一

些新型的畜禽废弃物处理利用方式，特别是利用能以

畜禽粪便为食的食腐性动物进行的环境友好型生物

处理方式，如黑水虻处理猪粪、蚯蚓转化牛粪等，一定

程度上拓展了畜禽粪便的资源化利用途径，提高了畜

禽废弃物的资源化、无害化利用比例。其中，蚯蚓转

化作为一种畜禽粪便高值资源化的新型处理技术，越

来越受到人们的重视。1981年美国学者HAIMI[23]首

次尝试利用蚯蚓处理畜禽粪便，随后我国学者孙振军

表1 畜禽粪便不同处理方式优缺点

Table 1 Advantages and disadvantages of different treatment methods of livestock and poultry manure
项目
Item
优点

缺点

产物利用

好氧堆肥
Aerobic composting

操作工艺简单成熟，高温杀菌作
用降低病原微生物数量

占地面积大、耗时长且需要人工
翻堆，容易造成氨挥发，形成大
气污染

有机肥

厌氧堆肥
Anaerobic composting

便于处理含水量较高的粪便

对设备要求高，形成大量沼液
需要进一步处理，因此整体经
济效益较差

沼气，沼渣

蚯蚓堆肥
Vermicomposting

对重金属、病原菌及耐药基因具有显著的去除
作用，运行成本低、营养元素流失少，提升发酵
速率，实用性强，产物利用方式多样

转化流程缺乏规范及标准，未经高温处理存在
腐熟不完全、残留草籽问题

蚯蚓粪肥、土壤改良剂、蚯蚓制品、蚯蚓活体

文献来源
Reference
[18-19]

[20-21]

[22]
—— 1090
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等[24]对畜禽粪便-蚯蚓养殖技术进行了系统研究，为

目前蚯蚓转化技术的发展奠定了良好的基石。蚯蚓

转化通常被称为“蚯蚓堆肥”，是将传统堆肥工艺与生

物处理工艺相结合，充分发挥两者的优点并规避缺点

的处理方法，即畜禽废弃物经快速发酵及杀菌等预堆

制处理后，利用蚯蚓体内的消化系统及微生物，进一

步分解转化为高效农用有机肥料[25]，进而实现无害

化、减量化、资源化处理[22]。蚯蚓堆肥技术因投资小、

附加值高且有助于实现畜禽粪便绿色资源化利用等

优势，在畜禽粪污的高效资源化利用技术中逐渐崭露

头角。

1.2 蚯蚓堆肥产物的应用现状

蚯蚓堆肥技术也是种养结合产业中的一个关键

环节，其转化产物（蚓粪）作为畜禽粪便高效资源化利

用的一种重要产物，不仅具有良好的通气性和保水

性，还能改善土壤结构、提高农产品的品质与产量。

有研究表明，蚓粪的投加明显增强了土壤的蓄水能

力，且小颗粒蚓粪的效果大于大颗粒[24]。此外，蚓粪

也是一种提高作物产量与品质的高效肥料[25]，

IEVINSH等[26]利用蚯蚓堆肥产物生产有机药草，效果

明显优于用传统容器堆肥生产的有机药草。YATOO
等[27]的研究也发现利用蚓粪代替农业传统肥料，不仅

能可持续地促进作物生长、增加产量，还能有效抑制病

虫害的发生。蚓粪还田也可以有效缓解土壤中的污

染物质，降低土壤中壬基酚（NP）的生物有效性，通过

增强作物的抗逆性来帮助作物应对NP胁迫，促进作物

健康生长[21]。因此，蚯蚓堆肥产物的还田利用也在一

定程度上加快了畜禽养殖粪污从达标排放向全量利

用转变的步伐，同时助推种养结合农业绿色发展。

以“蚓粪”“蚯蚓肥”“蚯蚓堆肥”“Wormcast”“Ver⁃
micompost”和“Vermicomposting”为关键词，选择时间

跨度为 1948—2020年，在中国知网（CNKI）和Web of
Science检索到文献 1 474篇（包括硕博学位论文 219
篇），其中近五年占比达 44.84%（图 1），可见蚯蚓粪已

逐渐成为国内外的研究热点之一。本研究在前期调

研过程中也发现，我国大部分蚯蚓养殖产业主要集中

在北方地区，以山东、山西为主，而利用蚯蚓粪种植则

主要集中在中东部地区，以上海、江苏为主。此外，随

着国家政策的牵引，我国部分地区已逐步形成“畜粪

养殖蚯蚓-蚓粪还田施肥”的典型绿色循环试验区。

李建勇等[28]研究发现，利用叶类蔬菜-蚯蚓种养模式

可有效降低蔬菜复种指数，使设施土壤得到休耕，改

善了土壤理化性质，同时保障了蔬菜生产安全和农业

生态环境安全，促进了农业增产增效、农民增收。蚯

蚓堆肥畜禽粪便技术不仅处理效率高，且可以变废为

宝，已成为一条重要的、新型的生态循环产业链，对于

促进农业可持续发展具有重要意义，逐步在畜禽粪便

处理及资源化利用领域受到重视[29]。

2 蚯蚓堆肥对畜禽粪污耐药基因的影响及因

素解析

2.1 蚯蚓堆肥底物畜禽粪污中耐药基因的赋存特征

我国是世界上最大的抗生素生产国和消费国，其

中 52%以上用于促进动物生长和治疗疾病[30]。抗生

素的长期使用会显著提升 ARGs 丰度及种类水

平[31-32]，特别是在畜禽养殖环境中[33]。迄今为止，畜禽

粪便中已检出了大量的 ARGs，其中四环素类 ARGs
（tetO、tetQ、tetW和 tetX）在粪便中的含量最高，相对丰

度可达 10-2~10-1 copies · 16S copies-1，磺胺类 ARGs
（sul1和 sul2）、大环内酯类 ARGs（ermB和 ermC）和链

霉素类ARGs（aadA、strA和 strB）的污染水平次之[34]。

在集约化养猪场和养鸡场还检测到氨基糖苷类、氯

霉素类和万古霉素类 ARGs 的存在[35]。值得注意的

是，与人类健康密切相关的 β-内酰胺类 ARGs（bla-
ARGs）曾主要出现在医院环境中，近年来也越来越频

繁地出现在畜禽源性微生物中[36]。YANG等[37]发现部

分 bla-ARGs亚型在牲畜粪便中普遍存在，甚至包括

高风险“超级细菌”blaNDM。蚯蚓堆肥作为一种重要的

畜禽粪污处理方式[38]，其转化原料大多来自长期使用

抗生素的畜禽养殖场[39]，而畜禽粪便中的ARGs随着

蚯蚓吞食会进入蚯蚓肠道，经蚯蚓转化后再排入环境

中，进入受纳环境中的ARGs可在各介质中发生二次

传播，且有可能通过食物链进入人体，其传播迁移途

径如图2所示。

2.2 蚯蚓堆肥过程中耐药基因的消长规律

畜禽养殖粪污中 ARGs的种类多样且具有多种

耐药机制并存的污染特点。不同的粪便处理方式和

利用模式对ARGs的影响不同，如传统好氧堆肥和厌

氧堆肥等处理方法主要是通过处理条件的变化（如温

度、湿度、酸碱度及抗生素含量等）来改变微生物群落

的结构与组成，进而影响 ARGs的丰度和多样性，并

非直接改变或阻止基因的水平转移（Horizontal gene
transfers，HGTs）和垂直转移（Vertical gene transfers，
VGTs）[39]。相比于传统处理方式，蚯蚓堆肥可更有效

地降低有机废物中的 ARGs含量，且对猪粪、牛粪处

理效果更加明显（表 2）。早在 1996 年，DAANE 等[43]
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已经认识到蚯蚓对于转移运输有益细菌的重要性，随

后研究者提出蚯蚓是细菌基因转移的载体和贡献

者[44-45]。蚯蚓堆肥过程中细菌 16S rDNA基因丰度显

著降低，同时蚯蚓对携带ARGs的宿主菌群具有很大

的影响。转化前期ARGs宿主菌主要来自畜禽粪便，

而后期的宿主菌主要来源于蚯蚓肠道[46]，ARGs宿主

菌的变化直接或间接地驱动了蚯蚓对 ARGs的去除

作用，有效抑制了蚯蚓堆肥产物中的致病菌[47]。陈景

图2 蚯蚓堆肥畜禽粪便过程中耐药基因的迁移途径

Figure 2 The migration pathway of ARGs during earthworm transformation into animal feces

图1 国内外文献变化趋势

Figure 1 The trend of the number of literatures
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阳等[48]也证实了蚯蚓堆肥可以有效降低整合子的丰

度，控制 ARGs的传播。此外，蚯蚓和微生物的联合

作用有助于在蚯蚓堆肥过程中降解有机物成分[49]。

此外，蚯蚓肠道消化耐药菌或激活非抗生素耐药

菌具有一定选择性，部分ARGs（如 sul-ARGs）会通过

水平转移的方式持续存在，同时蚯蚓肠道内特殊的厌

氧和酸性环境也促进了一些重要 ARGs宿主微生物

（如细菌和肌酸）的繁殖和富集[50]，致使蚯蚓堆肥对

ARGs的削减存在选择性[9]。HUANG等[51]利用相对定

量 PCR研究了蚯蚓污泥堆肥过程中四环素和喹诺酮

类 ARGs的变化，发现蚯蚓可去除其中的 qnrS基因，

但对 tet-ARGs的去除效果偏弱。而蚯蚓堆肥对相同

机制的ARGs产生的影响是类似的。例如，蚯蚓处理

组中外排泵类基因 tetC和 tetG的丰度略有升高，但增

加不显著（P>0.05），而核糖体保护基因 tetM和 tetW的

丰度都有一定的下降，且钝化酶基因 tetX丰度显著降

低（P<0.05）[49]。此外，动物肠道微生物群通常被视为

ARGs 的蓄水池[42]，蚯蚓肠道中 53% 的 ARGs 来自土

壤环境或畜禽粪便[52]。虽然蚯蚓堆肥有助于减少畜

禽粪便中的 ARGs，但转化后蚯蚓肠道中微生物量

（16S rRNA）减少会导致ARGs相对丰度显著增加，如

sul1、sul2、blaTEM-1[53]。TIAN等[54]也在蚯蚓堆肥后的蚯

蚓粪中发现 blaampc、cfr和 fexA 的丰度呈现增加趋势。

可见，蚯蚓堆肥技术虽然可有效降低畜禽粪便中部分

ARGs，但是蚯蚓肠道及末端产物蚓粪中依然会残留

一定量的ARGs，且在还田利用过程中存在污染农田

生态系统的风险。因此，在合理利用蚯蚓堆肥技术实

现农业绿色可持续发展的同时，重点研究转化过程及

后续利用中的ARGs污染具有重要意义。

2.3 蚯蚓堆肥过程中耐药基因的驱动因素分析

2.3.1 蚯蚓肠道微生物与MGEs
微生物作为ARGs的重要载体和主要携带者，其

活性、丰度以及多样性的变化是驱动ARGs 变化的重

要因素[55]，同时携带ARGs的微生物宿主种群结构也

成为决定ARGs种类多样性的重要因素之一[56-57]。蚯

蚓堆肥过程的主要场所是蚯蚓肠道，利用蚯蚓肠道分

泌的生物酶和微生物对畜禽粪便进行生物分解和转

化[58]，而蚯蚓体内前肠器官和肠道的厌氧环境以及蚯

蚓的黏液排泄和需氧掘洞可以直接改变细菌群落组

成及多样性[49]。有研究表明，蚯蚓堆肥过程中细菌谱

的变化对ARGs丰度的变化具有直接决定作用[59]。此

外，蚯蚓堆肥也会显著改变蚯蚓粪中携带ARGs的微

生物群落组成，如增加拟杆菌的相对丰度，降低变形

菌、厚壁菌和放线菌的相对丰度[60]，进而对ARGs丰度

产生影响。另外，MGEs作为HGT过程的主要载体，在

ARGs的传播中也发挥着重要作用[61]。IntI1作为典型

的 MGEs 之一，可携带一个或多个 ARGs，且与 tetG、

tetM、tetX、tetW、tetO、qnrS 呈显著正相关（P<0.05）[62]。

HUANG等[47]针对蚯蚓肠道内的ARGs变化进行研究，

结果表明MGEs和土壤性质对ARGs变化的解释率可

达72%。目前蚯蚓堆肥过程中蚯蚓体内微生物和MGEs
的变化已被证实是ARGs消长的主要驱动因素，但由

于蚯蚓肠道内微生物群落的复杂性，关于不同转化阶

段ARGs迁移消长的趋势有待进一步研究。

2.3.2 蚯蚓养殖条件

蚯蚓堆肥过程中养殖条件的变化不仅影响转化

系统的稳定性，还会影响转化过程中ARGs的归趋[63]。

蚯蚓作为一种变温、湿生动物，环境的变化对其转化

畜禽粪便的速率具有显著的影响。刘亚纳[64]的研究

表明，蚯蚓堆肥有机废物的最适宜温度为 24.5 ℃，

最适湿度范围为 60%~70%。另外，蚯蚓堆肥畜禽粪

便的效率在一定范围内与蚯蚓的接种密度成正比。

蚯蚓堆肥中不同的养殖条件会改变蚯蚓体内微生物

分布，包括微生物数量、活性和群落结构，进而对

ARGs产生影响[65]。LI等[66]在利用蚯蚓堆肥降解不同

有机废物过程中发现，蚯蚓堆肥的设备、蚓床堆肥高

度以及蚯蚓密度对ARGs的去除效果具有显著影响。

同时，在活性污泥中接种密度较高的蚯蚓会导致蚯蚓

粪中 qnrA和 qnrS的增加[59]。目前已有研究大多集中

在传统堆肥处理中不同条件对ARGs的影响，而针对

项目 Item
生粪中耐药基因含量

传统堆肥

蚯蚓堆肥

处理后含量

去除率

处理后含量

去除率

猪Swine
0.54~1.49
0.11~0.17

28%
—

85%

牛Cow
0.08~0.28
0.06~0.52

4%
0.01~0.09

73%

鸡Poultry
1.71~3.07
0.08~0.36
12%~57%

—

—

文献来源Reference
[40-41]
[41-42]

[40-41]

表2 不同畜禽粪便处理方式对耐药基因含量的去除效果

Table 2 The reduction effect of different animal manure treatment methods on the content of ARGs（copies·16S copies-1）
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蚯蚓堆肥过程不同养殖条件对ARGs迁移转化的影

响研究较少。

2.3.3 畜禽粪便基质及添加剂

蚯蚓堆肥畜禽粪便过程中影响 ARGs迁移与消

长的基质因素有多种，如畜禽粪便物料中总氮（TN）、

总磷（TP）、酸碱度（pH）、碳氮比（C/N）等理化指标，重

金属、抗生素等其他污染物以及转化基质中的不同添

加剂等[67]。基质的理化参数可以通过改变微生物和

MGEs间接决定ARGs的去向。HE等[68]发现在蚯蚓堆

肥过程中无机碳、总氮和总溶解有机碳通过影响细菌

的生存来调节ARGs通量的变化。此外，传统堆肥过

程中的 pH、氨氮、硝态氮和总氮也可以影响和消除

MGEs的潜在宿主细菌，从而有效降低 ARGs在环境

中水平转移的风险[69]。另外，为促进蚯蚓的转化、提

高蚓粪中的营养物质含量，通常会在畜禽粪便中添加

不同配比的添加剂，而不同添加剂会通过改变基质的

理化性质对ARGs的迁移产生影响，如在蚯蚓堆肥过

程中添加富含稻壳和玉米芯的生物炭，可提高污泥基

质中ARGs（ermF、tetM和 sul1）的去除率[70]。然而，由于

目前蚯蚓堆肥过程中的内在调节机制尚不明确，仍需

对蚯蚓堆肥过程中畜禽粪便基质性质的影响进行进

一步探究，以期为后续选择添加剂种类及含量提供理

论依据，以降低最终产物中ARGs传播的风险。

2.3.4 污染物协同作用

除ARGs外，畜禽粪便中还存在着多种有毒有害污

染物质，如抗生素、重金属等，这些物质也会对ARGs的
持久性存在和传播产生直接作用[71]。抗生素及重金属

在养殖过程中常被用来治疗畜禽细菌性疾病以及促进

生长，但抗生素和重金属的滥用也造成其在畜禽粪便

中的严重残留。研究表明，抗生素在ARGs水平转移中

发挥着重要作用[72]，对ARGs具有一定的选择压力，会

增加ARGs的传播风险[73]。另外，重金属也会通过协同

抗性、交叉抗性和共调节等机制诱导ARGs的产生和富

集[74]。BERG等[75]发现Cu对四环素和万古霉素ARGs
具有联合选择压力，而Cu抗性基因（tcrB和 cueO）的水

平转移会伴随四环素、万古霉素、红霉素等ARGs的转

移[76]。由此可见，畜禽粪便中的污染物也会通过相互影

响、协同作用等方式对ARGs产生联合作用，进而影响

蚯蚓堆肥过程中ARGs的迁移消长。综上所述，在蚯蚓

转化过程中ARGs的迁移消长伴随着复杂多变的生化

过程，其中微生物群落结构和MGEs是ARGs的主要驱

动因素，另外还受到转化条件、畜禽粪便基质性质和其

他污染物等多种因素的影响。

3 蚯蚓堆肥产物中耐药基因的生态风险及管

控措施

目前，我国蚯蚓粪年产量已达 30万 t[77]，但由于蚯

蚓转化底物中污染水平较高且 ARGs具有生物特殊

性[49]，部分ARGs会在蚓粪中残留甚至富集[48]，如 tet-
ARGs和高风险 bla-ARGs，增加了蚓粪后续利用的安

全风险[78]。有研究表明，ARB和ARGs进入健康的生

物体后，会不断地增殖进而在生物体内逐渐形成对抗

抗生素的耐药模块[79]，从而降低抗生素的治疗能力。

CHEN等[9]发现长期施用粪肥会促使畜禽源ARGs在
植物中的积累和富集；GAO等[80]通过对粪肥种植的有

机蔬菜样品中ARGs的研究，发现相对于未施用粪肥

的蔬菜，施用粪肥的蔬菜体内ARGs及相关内生菌丰

度均显著增加。而蔬菜内生菌中的 ARGs是人类接

触土壤抗性菌的一个潜在途径[81]，食用含有ARGs相
关内生菌的蔬菜存在一定的健康风险。此外，在施用

畜禽粪肥的大田小白菜和黄瓜中也检测出具有抗生

素耐药性的作物内生细菌[82]。可见，残留的ARGs会
增加人类摄入ARGs的风险[83]。随着蚓粪作为新型有

机肥逐渐替代化肥，蚓粪中的ARGs进入农田土壤同

样增加了 ARGs 的环境输入，也会造成受纳环境中

ARGs的二次污染与传播。TIAN 等[54]在对蚯蚓养殖

场的研究中发现，ARGs在施用蚓粪的菜田土壤中普

遍存在。因此，蚓粪的还田利用也存在ARGs向食物

链传播的风险。目前，关于ARGs的生态风险研究主

要集中在畜禽粪肥施用于农田土壤中，而针对蚓粪施

用的研究尚鲜见报道。因此，对畜禽粪源蚓粪还田过

程中 ARGs的环境归趋及生态风险研究是十分必要

的，同时还需对蚓粪还田的途径进行有效管控，从而

降低ARGs对农田生态系统和人体健康造成的风险。

为解决畜禽粪源蚓粪还田过程中ARGs污染，需

要在蚓粪中 ARGs的产生、转化、利用各个环节进行

有效管控，以最大程度地减少ARGs向农田生态系统

的排放，降低其通过食物链等向人体传播的风险。目

前对ARGs的管控策略主要以源头控制为主，包括加

强兽用抗生素的使用管理，加强养殖技术培训[84]，以

及使用替代方法等[85]。蚯蚓堆肥具有降低ARGs的潜

力，但降低的程度受蚯蚓养殖条件、堆肥底物性质和

预处理等因素的影响[63]，应进一步阐明这些因素对

ARGs的潜在作用机制，从而通过优化条件降低蚯蚓

堆肥产物中ARGs和致病菌的丰度和多样性。另外，

有研究表明，蚯蚓粪中抗生素/重金属的生物利用度
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与ARGs丰度呈显著正相关，且ARGs与重金属抗性

基因（Heavy metal resistance genes，HRGs）呈显著正相

关[86]；蔬菜种类也是决定 ARGs 污染的关键因素[87]。

因此，可以通过调控畜禽源蚓粪中与ARGs丰度变化

相关的因素来降低还田利用过程中 ARGs的生态风

险。最终，应对“蚓粪土壤-作物-人类”链条进行抗

性传播的风险评估[88]，降低蚯蚓堆肥中ARGs对农田

生态系统的影响。

4 研究展望

利用蚯蚓堆肥技术进行畜禽粪便的高值资源化

利用，形成“畜禽粪便-蚯蚓-蚓粪-养殖/种植”生态模

式，可达到以蚯蚓养殖为纽带，双向带动畜禽养殖与作

物种植等循环产业发展的目的。虽然蚯蚓堆肥技术

可有效削减畜禽粪污中的ARGs，但其具有一定选择

性，致使蚓粪中仍存在较高水平的ARGs；而蚓粪中残

留的ARGs会随着“畜禽粪便-蚯蚓-蚓粪-养殖/种植”

这一种养循环链条进入食物链，对人类和动物健康造

成威胁，这也是限制蚓粪还田、制约种养结合、实现生

态循环发展的关键问题。然而，目前对蚯蚓堆肥畜禽

粪便中 ARGs 污染的研究主要集中在蚯蚓堆肥对

ARGs的去除、转化过程中ARGs的行为归趋以及转化

产物中 ARGs 的残留，而对于蚓粪后续还田过程中

ARGs的迁移规律及耐药菌的传播问题仍缺乏系统研

究。因此，未来的研究应进一步关注以下几点：

（1）畜禽粪便中 ARGs种类繁多，不同畜种间存

在显著差异，虽已有研究对蚯蚓堆肥牛粪开展了部分

工作，但若要全面了解和系统评估蚯蚓堆肥对畜禽粪

便中 ARGs污染的影响，还需进一步加强不同畜种、

不同来源粪污的蚯蚓堆肥研究。

（2）蚓粪中残留的 ARGs 不容忽视，摸清粪源

ARGs在土壤-作物系统中的积累分配特征、行为规

律及其驱动因素，是控制农业环境中ARGs传播和降

低ARGs生态风险的关键，故开展蚓粪源ARGs的环

境行为及传播机制的研究非常必要。

（3）蚓粪还田利用过程中ARGs与其他共生污染

物（重金属、抗生素）的相互作用及其对蔬菜耐药性的

影响，是评价其安全食用风险和环境生态风险的重要

内容，因此共存污染物对ARGs迁移传播的影响规律

及机制亟需进一步探究。

（4）为真正实现蚓粪资源化、无害化利用，推动畜

禽养殖产业的绿色可持续发展，在全面解析“畜禽粪

便-蚯蚓-蚓粪-养殖/种植”过程中耐药基因的行为归

趋、迁移机制和驱动因素的基础上，应进一步加强蚓粪

ARGs向农田生态系统的转移规律、传输途径及削减

措施等方面的研究，减少其带来的环境风险。
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