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摘  要：近年来，因土传病原菌和抗生素抗性基因（Antibiotic resistance genes，ARGs）富集导致的土壤生物复合污染已严

重威胁农产品安全和人类健康。为探究强还原处理（Reductive soil disinfestation，RSD）对土壤生物复合污染的协同修复效

果，以具有青枯菌（Ralstonia solanacearum）、ARGs 和可移动遗传元件（Mobile genetic elements，MGEs）复合污染的集约

化农田土壤（黑土、红壤和潮土）为研究对象，分别设置以 1%的乙醇（ET）、苜蓿粉（AL，碳氮比：21.2）和糖蜜（MO，

碳氮比：12.6）为有机物料的 RSD 处理，同时设置最大持水量（FCK）和不处理对照（CK），采用荧光定量 PCR 技术分析

处理前后土壤青枯菌与主要 ARGs 和 MGEs 的变化，并通过相对丰度的消减率来衡量 RSD 处理对土壤生物复合污染的消减

效果。结果表明，RSD 处理能有效消减多种 ARGs 和 MGEs，其中 AL 和 MO 处理能显著降低黑土中 aadA7、aadA21、tet36、

sul1、IS6100 基因的相对丰度，消减率为 28.4%～49.9%；而 ET 处理后，潮土中 aadA7、msrE、tetG、tetM、tet36、intl1、

IS6100 和 IS26 基因的相对丰度显著下降，消减率达到 56.2%～81.6%。同时，RSD 处理能有效降低土壤中青枯菌的相对丰度，

其中红壤和潮土中的下降幅度分别为 88.0%～92.3%和 76.1%～94.2%。相关性分析显示，土壤中青枯菌的相对丰度与 ARGs、

MGEs 的相对丰度存在一定的偶联关系，其中潮土中青枯菌的相对丰度与大部分 ARGs（aadA7、msrE、tetG、tetM 和 tet36）

和 MGEs（intl1、IS6100 和 IS26）基因的相对丰度呈显著正相关，表明 RSD 处理对潮土中的生物复合污染具有较好的协同

消减作用。此外，不同土壤类型中青枯菌、ARGs 和 MGEs 的相对丰度与土壤理化性质的相关性存在较大差异，表明 RSD

处理对土壤生物复合污染的修复效果差异与土壤理化性质高度相关。综上所述，RSD 处理能够协同消减土壤青枯菌与 ARGs

和 MGEs 叠加形成的生物复合污染，但其协同消减作用受土壤类型和有机物料类型所影响。 

关键词：土壤类型；生物复合污染；青枯菌；抗生素抗性基因；强还原处理；相对丰度 
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Reduction Effect of Reductive Soil Disinfestation on Soil Biological 
Co-contamination in Different Farmland Soils 

YU Wenhao1, YANG Zhiyi1, ZHANG Jingqing1, LIU Liangliang1, HUANG Xinqi1, 2, 3, ZHANG Jinbo1, 2, 3, CAI Zucong1, 2, 3,  
ZHAO Jun1, 2, 3 

(1. School of Geography, Nanjing Normal University, Nanjing 210023, China; 2. Jiangsu Engineering Research Center for Soil Utilization & 

Sustainable Agriculture, Nanjing 210023, China; 3. Jiangsu Center for Collaborative Innovation in Geographical Information Resource 

Development and Application, Nanjing 210023, China) 

 

Abstract: 【Objective】In recent years, the enrichment of soil-borne pathogens and antibiotic resistance genes (ARGs) has led to 

biological co-contamination of soil, posing a serious threat to agricultural product safety and human health. 【Method】To 

investigate the synergistic remediation effect of reductive soil disinfestations (RSD) on soil biological co-contamination, intensive 

farmland soils (black soil, red soil and fluvo-aquic soil) with co-contamination of Ralstonia solanacearum, ARGs, and mobile 

genetic elements (MGEs) were selected. RSD was applied with 1% ethanol (ET), alfalfa meal (AL, C/N: 21.2), and molasses (MO, 

C/N: 12.6), alongside controls of maximum water holding treatment (FCK) and untreated soil (CK). Real-time PCR was used to 

analyze the changes of R. solanacearum, major ARGs and MGEs before and after treatment, and the reduction rate of relative 

abundance was used to measure the mitigation effect of RSD treatment on soil biological co-contamination. 【Result】The results 

showed that RSD could effectively reduce a variety of ARGs and MGEs, among which AL and MO treatment could decrease the 

relative abundance of aadA7, aadA21, tet36, sul1, and IS6100 genes in black soil, with a reduction rate of 28.4%-49.9%. After ET 

treatment, the relative abundance of aadA7, msrE, tetG, tetM, tet36, intl1, IS6100, and IS26 genes in fluvo-aquic soil decreased 

significantly, and the reduction rate reached 56.2%–81.6%. Additionally, RSD efficiently reduced the relative abundance of R. 

solanacearum in soil, and the decrease in red soil and fluvo-aquic soil was 88.0%–92.3% and 76.1%–94.2%, respectively. 

Correlation analysis showed that there was a certain coupling relationship between the relative abundance of R. solanacearum and 

ARGs and MGEs. In fluvo-aquic soil, the relative abundance of R. solanacearum was significantly and positively correlated with 

the relative abundances of most ARGs (aadA7, msrE, tetG, tetM, and tet36) and MGEs (intl1, IS6100, and IS26) genes, indicating 

that RSD treatment had a good synergistic reduction effect on the biological co-contamination in fluvo-aquic soil. Furthermore, 

there were considerable differences in the correlation results between the relative abundance of R. solanacearum, ARGs, and 

MGEs and soil physicochemical properties in different soil types. This indicates that the effectiveness of RSD treatment in 

remedying soil biological co-contamination varies depending on soil physicochemical properties. 【Conclusion】RSD can 

synergistically reduce soil biological co-contamination caused by the superposition of soil R. solanacearum, ARGs, and MGEs, 

but its reduction effect is affected by soil and organic material types. 

Key words: Soil type; Biological co-contamination; Ralstonia solanacearum; Antibiotic resistance genes; Reductive soil 

disinfestation; Relative abundance 

抗生素主要是由细菌、霉菌或其他微生物产生

的一类次级代谢产物或人工合成的类似物，在致病

微生物感染类疾病治疗方面发挥着重要的作用。据

估计，2030 年全球用于畜禽疾病防治的抗生素使用

量将达到 20.0 万吨，这些抗生素大多不能被完全吸

收，而是以原型或代谢物的形式排放至土壤、水体

等环境中[1]。研究表明，长期施用富含抗生素或抗

性细菌的畜禽粪便能够大幅提高农田土壤中抗生素

抗性基因（Antibiotic resistance genes，ARGs）的丰

度和多样性，增加 ARGs 通过食物链向人类传播扩

散的风险，并进而对人类健康构成威胁[2]。目前，

土壤中的 ARGs 已成为备受关注的新型生物污染物

之一。另一方面，高投入高产出的集约化种植模式

在激发土传病原微生物生长和繁殖的同时，降低了

土壤微生物多样性和抑病功能，导致作物土传病害

频 发 [3] 。 Li 等 [4] 研 究 发 现 ， 番 茄 致 病 菌 青 枯 菌

（Ralstonia solanacearum）入侵能够显著增加根际土

壤 中 ARGs 及 其 转 移 扩 散 载 体 可 移 动 遗 传 元 件
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（Mobile genetic elements，MGEs）的丰度，表明土

传病原菌增殖能够促进土壤 ARGs 的富集和水平转

移，加剧 ARGs 传播扩散的风险[5]。因此，在集约

化种植模式不断推广和发展的背景下，以土传病原

菌与 ARGs 和 MGEs 叠加互作所形成的土壤生物复

合污染已成为制约其绿色可持续发展和阻碍“一体

化健康”目标实现的关键。 

同步降低土传病原菌和携带 ARGs 的抗性菌种

群数量或相对丰度是实现土壤病原菌和 ARGs 复合

污染有效修复的关键。强还原土壤处理（Reductive 

soil disinfestation，RSD）是一种依赖大量易分解有

机碳输入的土壤处理方法，其具有改善土壤理化性

质、杀灭土传病原菌、优化土壤微生物群落结构和

协调土壤微生物互作关系等多重作用[6-7]。大量研究

表明，RSD 处理能够广谱性地杀灭镰刀菌（Fusarium 

spp. ）、 丝 核 菌 （ Rhizoctonia spp. ）、 交 链 孢 霉

（Alternaria spp.）、青枯菌（R. solanacearum）等土

传病原真菌和细菌，大幅降低病原菌在微生物群落

中的占比[6，8]。同时，还有一些研究发现，RSD 处

理能够通过抑制主要 ARGs 的潜在宿主，从而实现

土壤中 ARGs 的消减[9-10]。但是，RSD 处理并不能

抑制土壤中所有携带 ARGs 的抗性菌，因此 RSD 处

理对土壤 ARGs 的消减作用在很大程度上取决于其

宿主类型。此外，采用不同有机物料进行的 RSD 处

理能够驱动形成差异化的土壤微生物群落[11]，这表

明 RSD 处理对 ARGs 宿主的抑制作用还可能与所用

有机物料类型有关。所以，RSD 处理能否协同消减

土壤病原菌与 ARGs 和 MGEs 叠加形成的生物复合

污染，以及 RSD 处理对土壤生物复合污染的修复效

果是否与所用有机物料类型有关，目前还不得而知。 

研究表明，通过畜禽粪便直接输入的抗性细菌

所携带的 ARGs 和通过畜禽粪便中所含抗生素诱导

土著微生物产生的 ARGs 是土壤 ARGs 的主要来

源，但畜禽粪便或其制备的有机肥对土壤 ARGs 储

库和传播扩散的影响与土壤类型密切相关 [12-13]。

Song 等[14]研究发现，有机肥或混有金霉素的有机肥

施用对红壤中多药类 ARGs 相对丰度的增加作用较

黑土和潮土显著，且能加剧红壤中病原微生物的传

播风险。此外，由于不同土壤类型中初始微生物群

落组成和结构存在差异，因此粪肥施用后同一 ARGs

在不同土壤类型中的宿主也可能存在差异[14-15]。综

上，土壤生物复合污染的特征与所用粪肥和土壤类

型密切相关，所以 RSD 处理对土壤生物复合污染的

修复效果可能也与土壤类型有关。鉴于此，本研究

选取 3 种典型土壤类型（黑土、红壤和潮土）展开，

以 具 有 长 期 粪 肥 施 用 历 史 且 青 枯 菌 与 ARGs 和

MGEs 复合污染严重的集约化农田土壤为研究对

象，通过设置不同有机物料的 RSD 处理，探究其对

不同土壤类型中生物复合污染的修复效果，旨在寻

求一种能够协同消减土壤生物复合污染的方法，为

保障土壤生物健康和实现集约化农业的良性可持续

发展提供一定的技术支撑。 

1  材料与方法 

1.1  供试土壤及其复合污染特征 

供试土壤包括黑土（BS）、红壤（RS）和潮土

（ FS ）， 分 别 采 集 自 吉 林 省 长 春 市 （ 44°25′N ，

125°9′E）、江西省吉安市（26°57′N，114°14′E）和

江苏省海安市（32°66′N，120°70′E）具有多年粪肥

施用历史的农田，其中 BS 和 RS 所用粪肥为猪粪，

FS 所用粪肥为鸡粪。供试土壤均具有严重的青枯菌

与 ARGs 和 MGEs 复合污染的特征，其中 BS 中

ARGs、MGEs 和青枯菌的绝对丰度分别为 8.53×109、

2.01×109 和 1.39×107 copies·g–1 干土；RS 中 ARGs、

MGEs 和 青 枯 菌 的 绝 对 丰 度 分 别 为 9.96×109 、

2.91×109 和 2.40×107 copies·g–1 干土；FS 中 ARGs、

MGEs 和 青 枯 菌 的 绝 对 丰 度 分 别 为 6.96×109 、

1.42×109 和 2.34×107 copies·g–1 干土（图 1）。此外，

供试土壤的基本理化性质存在一定差异，BS：pH 

7.55，电导率 1 992 μS·cm–1，有机质 63.1 g·kg–1，全

氮 7.65 g·kg–1；RS：pH 7.00，电导率 447.0 μS·cm–1，

有机质 15.4 g·kg–1，全氮 1.73 g·kg–1；FS：pH 7.65，

电导率 335.0 μS·cm–1，有机质 11.2 g·kg–1，全氮

1.41 g·kg–1[16]。将采集的土壤过 2 mm 筛后混匀，4 ℃

储存备用。 

1.2  试验设计及土壤样品采集  

3 种土壤类型各设置 5 个培养处理：1）土壤不

做处理的对照（CK）；2）最大持水量处理（FCK）；

3）添加 1%的乙醇 RSD 处理（ET）；4）添加 1%的

苜蓿粉（C/N：21.2）RSD 处理（AL）；5）添加 1%

的糖蜜（C/N：12.6）RSD 处理（MO），每个处理

包含 3 个生物学重复。具体操作如下：称取 100 g 
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注：BS、RS 和 FS 分别表示黑土、红壤和潮土。括号中数字表示 ARGs 或 MGEs 基因的数量。下同。Note：BS，RS，and FS represent 

black soil，red soil，and fluvo-aquic soil，respectively. The numbers in brackets indicate the number of ARGs or MGEs genes. The same 

below. 
 

图 1  供试土壤中主要 ARGs（a）、MGEs（b）和青枯菌（c）的分布特征 

Fig. 1  Distribution characteristics of major ARGs（a），MGEs（b），and R. solanacearum（c）in the tested soils 

土壤及对应有机物料置于 20 丝的自封袋中，充分混

匀后加水至最大持水量（CK 除外），排尽袋内空气

后封口密闭，置于恒温培养箱 35 ℃培养 30 d。处

理结束后，采集各处理的土壤样品，部分保存于 4 ℃

用于土壤基本理化性质的测定，部分保存于–80 ℃

用于土壤 DNA 提取及定量 PCR 分析。 

1.3  土壤 DNA 提取 

称取 0.5 g 保存于–80 ℃的土壤样品，使用

FastDNA®SPIN Kit for Soil（MP Biomedicals，USA）

提取土壤 DNA，所有 DNA 样品经 DS-11 超微量

分光光度计（DeNovix，USA）质控后保存于–20 ℃

待用。 

1.4  荧光定量 PCR 分析 

采用荧光定量 PCR 技术对土壤中细菌、青枯

菌、主要 ARGs 和 MGEs 的绝对丰度进行分析，扩

增反应在 QuanStudio 3 Real-Time PCR system（Applied 

Biosystems，USA）上进行，反应体系（20 μL）包

括 2× SYBR®Green Pro Taq HS Premix（艾瑞科生物，

中国湖南）10 μL，正、反引物（10 μmol·L–1）各 1 μL，

DNA 模板 1 μL 和  dd H2O 7 μL。用于定量细菌 

16S rRNA（Eub338F/518R）、青枯菌 fliC（fliC-f/fliC-r）、

氨基糖苷类抗性基因 aadA7（aadA7-f/aadA7-r）和

aadA21（aadA21-f/aadA21-r）、多药类抗性基因 qacH

（qacH-f/ qacH-r）和 msrE（msrE-f/msrE-r）、四环素

类抗性基因 tetG（tetG-f/tetG-r）、tetM（tetM-f/tetM-r）

和 tet36（ tet36-f/tet36-r）、 磺 胺 类 抗 性 基 因 sul1

（sul1-f/sul1-r）、MGEs 基因 intl1（intl1-f/intl1-r）、

IS6100（IS6100-f/IS6100-r）和 IS26（IS26-f/IS26-r）

的引物及扩增条件见表 1。各基因标准曲线的扩增

效率为 97.26%～102.61%，均符合测定要求。 

1.5  数据分析 

采用相对丰度和消减率评估 RSD 处理对青枯

菌、ARGs 和 MGEs 的影响[15]。其中相对丰度是指

某个特定基因的拷贝数与 16S rRNA 基因拷贝数的

比值，用于表示该基因占总细菌基因的比例；消减

率是指处理前后某一特定基因相对丰度的变化，若

值为正数，则表明处理具有消减作用，若值为负数，

则表明处理后该特定基因相对丰度增加。具体计算

方法如下： 

 

相对丰度 R = i

b

C

C
          （1） 

 

相对丰度消减率 = 0

0

iR R

R


× 100%    （2） 

 
式中，Ci 为某一特定 ARGs 或 MGEs 基因的拷贝数，

Cb 为 16S rRNA 基因的拷贝数；R0 为对照组某一特定基

因的相对丰度，Ri 则为处理后该基因的相对丰度。 

单因素方差分析（One-way ANOVA）配合

Duncan 新复极差法（Duncan’s multiple range test） 
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表 1  荧光定量 PCR 所用引物及扩增条件 

Table 1  Primers and PCR conditions used in real-time PCR 

基因类型或目标微生物 

Type of gene or target 

microorganism 

目的基因

Target gene 

引物 

Primer set 

引物序列 

Sequence（5′-3′） 

扩增反应条件 

Thermal profile 

参考文献

Reference 

Bacterial Eub338F ACTCCTACGGGAGGCAGCAG 细菌 

Bacteria 16S rRNA Eub518R ATTACCGCGGCTGCTGG 

[17] 

fliC-f GAACGCCAACGGTGCGAACT 青枯菌 

R. solanacearum 

fliC 

fliC-r GGCGGCCTTCAGGGAGGTC 

[18] 

sul1-f CACCGGAAACATCGCTGCA 磺胺类 sulfonamide sul1 

sul1-r AAGTTCCGCCGCAAGGCT 

95 ℃预变性 1 min，95 ℃解链 

5 s，60 ℃低温退火延伸 30 s， 

39 个循环 

[19] 

aadA7-f CACTCCGCGCCTTGGA aadA7 

aadA7-r TGTGGCGGGCTCGAAG 

aadA21-f ACGGCTCCGCAGTGGAT 

氨基糖苷类

Aminoglycoside 

aadA21 

aadA21-r GGCCACAGTAACCAACAAATCA

qacH-f GTCGGTGTTGCTTATGCAGTCT qacH 

qacH-r CAACCAGGCAATGGCTGTAA 

msrE-f CGGCAGATGGTCTGAGCTTAAA

多药类 

Multidrug 

msrE 

msrE-r CGCACTCTTCCTGCATAAAGGA 

tetG-f GCTCGGTGGTATCTCTGCTC tetG 

tetG-r AGCAACAGAATCGGGAACAC 

tetM-f GGAGCGATTACAGAATTAGGAAGCtetM 

tetM-r TCCATATGTCCTGGCGTGTC 

tet36-f AGAATACTCAGCAGAGGTCAGTTCC

四环素类 Tetracycline 

tet36 

tet36-r TGGTAGGTCGATAACCCGAAAAT

intl1-f GCCTTGATGTTACCCGAGAG intl1 

intl1-r GATCGGTCGAATGCGTGT 

IS6100-f CGCACCGGCTTGATCAGTA IS6100 

IS6100-r CTGCCACGCTCAATACCGA 

IS26-f ATGGATGAAACCTACGTGAAGGTC

可移动遗传元件 MGEs 

IS26 

IS26-r CGGTACTTAATCTGTCGGTGTTCA

95 ℃预变性 1 min，95 ℃解链

10 s，58 ℃低温退火延伸 20 s，

35 个循环 

[20] 

 
检 验 同 一 土 壤 不 同 处 理 间 均 值 差 异 的 显 著 性

（P<0.05）。采用双因素方差分析检验土壤类型、处

理方式及其交互作用对青枯菌、ARGs 和 MGEs 相

对丰度影响差异的显著性。主坐标分析（Principal 

coordinate analysis，PCoA）用于比较不同处理中青

枯菌、ARGs 和 MGEs 相对丰度上的差异（Bray- 

Curtis 距离），并采用置换多元方差分析检验不同处

理方式之间所有基因相对丰度差异的显著性。采用

Pearson 相关性分析法对各土壤类型中青枯菌的相

对丰度与 ARGs 和 MGEs 的相对丰度、ARGs 相对

丰度与 MGEs 相对丰度、以及青枯菌、ARGs、MGEs

的相对丰度与土壤理化性质之间的相关性进行检

验。所有统计分析均由 R 软件（v4.3.2）和 IBM SPSS 

Statistics 26 统计软件完成。 
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2  结  果 

2.1  RSD 处理对黑土中青枯菌、ARGs 和 MGEs

相对丰度的影响 

PCoA 分析结果（图 2a）表明，不同处理对 BS

中青枯菌、ARGs 和 MGEs 的污染特征具有显著

（P<0.001）影响，其中 RSD 处理（ET、AL 和 MO）

的作用较 FCK 处理显著，且 ET、AL 和 MO 处理之

间存在一定的差异。与 CK 相比，ET 和 AL 处理均

能显著（P<0.05）降低 BS 中青枯菌的相对丰度，其

中 ET 处理的消减率达到 71.7%，显著（P<0.05）高

于 AL 处理的 43.3%，而 FCK 和 MO 处理对其无显

著影响（表 2 和图 2b）。由表 2 可知，AL 和 MO

处理均能在一定程度上降低 BS 中总 ARGs 的相对

丰度，但较 CK 处理的差异并不显著，其消减率

分别为 14.8%和 22.9%（图 2b）。与 CK 相比，FCK、

AL 和 MO 处理均能显著（P<0.05）降低 BS 中氨

基糖苷类 ARGs（aadA7 和 aadA21）的相对丰度，

其消减率分别为 34.2%～56.4%和 28.5%～49.9%

（表 2 和图 2b）。类似地，AL 和 MO 处理均能降低

BS 中多药类 ARGs msrE 的相对丰度，其消减率分

别为 19.1%和 18.1%，但不同土壤处理对多药类 

ARGs qacH 的相对丰度均无显著影响（表 2 和图

2b）。由表 2 可知，不同土壤处理对 BS 中四环素类

ARGs（tetG、tetM 和 tet36）相对丰度的影响存在

差异，其中 FCK 和 MO 处理能够显著（P<0.05）

降低 tetG 基因的相对丰度，AL 和 MO 处理对 tet36

基因相对丰度的消减效果显著（P<0.05），而所有

处理对 tetM 基因的相对丰度均无显著影响。与 CK

相比，AL 和 MO 处理均能显著（P<0.05）降低 BS

中磺胺类 ARGs sul1 的相对丰度，其消减率分别为

28.4%和 33.2%，而 FCK 和 ET 处理对其无显著影

响。此外，不同土壤处理对 BS 中 MGEs 基因相对

丰 度 的 影 响 各 异 ， RSD 和 FCK 处 理 均 能 显 著

（P<0.05）降低土壤中转座子 IS6100 基因的相对丰

度，其中 RSD 处理的消减率为 37.6%～43.9%，优

于 FCK 处理的 25.4%；与 CK 相比，ET 处理能够

显著（P<0.05）增加土壤中转座子 IS26 基因的相

对丰度，而所有处理对整合子 intl1 基因的相对丰

度均无显著影响（表 2 和图 2b）。总体而言，RSD

处理对 BS 中青枯菌、ARGs 和 MGEs 复合污染具

有一定的修复效果，且这种修复效果与 ARGs、

MGEs 的基因类型以及 RSD 处理所用有机物料类

型密切相关。 

 

注：CK，对照；FCK，最大持水量处理；ET，添加 1%酒精的 RSD 处理；AL，添加 1%苜蓿粉的 RSD 处理；MO，添加 1%糖

蜜的 RSD 处理。误差线表示标准误（n = 3）。下同。Note：CK，control；FCK，maximum water holding capacity treatment；ET，RSD 

incorporated with 1% ethanol；AL：RSD incorporated with 1% alfalfa；MO，RSD incorporated with 1% molasses. Error bars indicate the 

standard error of the means of three replicates. The same below.  

 
图 2  不同土壤处理对黑土中青枯菌、ARGs 和 MGEs 污染特征（a）及消减率（b）的影响 

Fig. 2  Effects of different soil treatments on the contamination characteristics（a）and reduction rates（b）of R. solanacearum，ARGs，

and MGEs in black soil 



1396 土    壤    学    报 62 卷 

http://pedologica.issas.ac.cn 

表 2  不同土壤处理对黑土中青枯菌、ARGs 和 MGEs 相对丰度的影响 

Table 2  Effects of different soil treatments on the relative abundance of R. solanacearum，ARGs，and MGEs in black soil 

青枯菌 

R. solanacearum 
抗生素抗性基因 ARGs 处理

Treatment 
fliC Total ARGs aadA7 aadA21 qacH 

CK 3.3×10–4±4.5×10–5a 7.8×10–2±2.7×10–3 1.2×10–2±2.0×10–3a 4.9×10–3±1.4×10–4a 3.3×10–2±1.6×10–3 

FCK 3.1×10–4±1.4×10–5a 7.0×10–2±1.9×10–3 5.3×10–3±1.4×10–3c 3.5×10–3±2.9×10–4bc 3.3×10–2±1.2×10–3 

ET 9.2×10–5±2.8×10–5c 7.9×10–2±9.1×10–3 1.1×10–2±6.2×10–4ab 3.9×10–3±8.3×10–4ab 3.4×10–2±2.6×10–3 

AL 1.9×10–4±3.8×10–5b 6.7×10–2±1.7×10–3 7.2×10–3±3.8×10–4c 2.4×10–3±1.9×10–4c 3.4×10–2±2.7×10–3 

MO 3.6×10–4±2.7×10–5a 6.0×10–2±3.1×10–3 8.0×10–3±4.0×10–4bc 2.7×10–3±7.2×10–5c 2.7×10–2±2.1×10–3 

抗生素抗性基因 ARGs 处理

Treatment msrE tetG tetM tet36 sul1 

CK 3.6×10–3±3.7×10–4ab 5.0×10–3±5.6×10–5a 1.6×10–2±2.0×10–3 1.9×10–5±2.1×10–6a 4.0×10–3±8.9×10–5ab

FCK 4.1×10–3±3.1×10–4a 4.1×10–3±2.4×10–4bc 1.6×10–2±8.2×10–4 1.6×10–5±1.2×10–6ab 4.3×10–3±1.0×10–4a

ET 4.4×10–3±2.7×10–4a 4.6×10–3±3.6×10–4ab 1.6×10–2±3.6×10–3 2.1×10–5±3.3×10–6a 3.2×10–3±3.0×10–4bc

AL 2.9×10–3±2.6×10–4b 5.1×10–3±9.1×10–5a 1.2×10–2±6.9×10–4 1.2×10–5±8.6×10–7b 2.9×10–3±9.1×10–5c

MO 2.9×10–3±1.7×10–4b 3.8×10–3±1.3×10–4c 1.3×10–2±1.0×10–3 1.1×10–5±1.1×10–6b 2.7×10–3±5.7×10–4c

可移动遗传元件 MGEs 处理

Treatment intl1 IS6100 IS26 

CK 1.9×10–3±1.6×10–4 2.8×10–2±2.3×10–3a 3.3×10–3±5.0×10–4bc 

FCK 1.5×10–3±8.8×10–5 2.1×10–2±1.7×10–3b 4.4×10–3±9.3×10–5bc 

ET 2.2×10–3±2.7×10–4 1.8×10–2±1.7×10–3bc 9.0×10–3±1.2×10–3a 

AL 1.4×10–3±4.2×10–4 1.6×10–2±4.1×10–4c 5.4×10–3±1.0×10–3b 

MO 1.4×10–3±3.0×10–5 1.7×10–2±1.3×10–3bc 3.0×10–3±4.1×10–4c 

注：表中数据为平均值±标准误（n = 3），同一列中不同字母表示处理间差异显著（P<0.05），下同。 Note：Values are mean ± SE

（n = 3）. Different letters within the same column mean significant difference between treatments at 0.05 level. The same below. 

 

2.2  RSD 处理对红壤中青枯菌、ARGs 和 MGEs

相对丰度的影响 

不同土壤处理对 RS 中青枯菌、ARGs 和 MGEs

污染特征的影响显著（P<0.001），且不同处理的作

用效果存在一定的差异（图 3a）。与 CK 相比，RSD

和 FCK 处理均能显著（P<0.05）降低 RS 中青枯菌

的相对丰度，其中 RSD 处理的消减率可达 88.0%～

92.3%，显著（P<0.05）高于 FCK 处理（59.5%），

且 ET、AL 和 MO 处理间无显著差异（表 3 和图 3b）。

由表 3 可知，相较于 CK 处理，AL 处理能够显著

（P<0.05）提高 RS 中总 ARGs 的相对丰度（1.1×10–1），

而其他处理对其无显著影响。RSD 和 FCK 处理均能

显著（P<0.05）降低 RS 中 aadA7 基因的相对丰度，

其 中 ET 处 理 的 消 减 作 用 最 强 ， 其 消 减 率 达 到

90.2%，AL、MO 和 FCK 的消减率分别为 76.3%、

51.3%和 34.5%（表 3 和图 3b）。与 CK 相比，不同

处理对 RS 中 aadA21 基因的相对丰度均无显著影

响，但 ET 和 AL 处理后 aadA21 基因的相对丰度显

著（P<0.05）高于 FCK 和 MO 处理（表 3）。由表 3

可知，不同处理对 RS 中多药类 ARGs（qacH 和 msrE）

相 对 丰 度 的 影 响 不 同 ， 其 中 AL 处 理 能 够 显 著

（P<0.05）增加 qacH 基因的相对丰度，而 ET 和 MO

处理能够显著（P<0.05）增加 msrE 基因的相对丰度。

与 CK 相比，RSD 处理均能显著（P<0.05）增加 RS

中 tetM 基因的相对丰度，而 ET 处理能够降低 tetG

和 tet36 基因的相对丰度，且对 tet36 基因相对丰度

的消减作用达到显著（P<0.05），其消减率为 80.8%

（表 3 和图 3b）。此外，AL 处理能显著（P<0.05）
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增加 RS 中 sul1、intl1 和 IS26 基因的相对丰度，而

其他处理对三者的相对丰度较 CK 均无显著影响

（表 3）。总之，RSD 处理能够有效抑制 RS 中青枯菌

的相对丰度，但对 ARGs 和 MGEs 相对丰度的消减

作用微弱，其中 AL 处理对多种 ARGs 的相对丰度

还具有增加作用。 

 

图 3  不同土壤处理对红壤中青枯菌、ARGs 和 MGEs 污染特征（a）及消减率（b）的影响 

Fig. 3  Effects of different soil treatments on the contamination characteristics（a）and reduction rates（b）of R. solanacearum，ARGs，and MGEs 

in red soil 

表 3  不同土壤处理对红壤中青枯菌、ARGs 和 MGEs 相对丰度的影响 

Table 3  Effects of different soil treatments on the relative abundance of R. solanacearum，ARGs，and MGEs in red soil 

青枯菌 

R. solanacearum 
抗生素抗性基因 ARGs 处理

Treatment 
fliC Total ARGs aadA7 aadA21 qacH 

CK 1.0×10–3± 5.8×10–5 a 7.2×10–2 ± 1.4×10–3 b 2.0×10–2 ± 1.0×10–3 a 4.2×10–3 ± 5.3×10–5 ab 2.7×10–2 ± 4.9×10–4 b

FCK 4.2×10–4 ± 3.3×10–5 b 5.5×10–2 ± 4.2×10–3 b 1.3×10–2 ± 3.9×10–3 b 3.3×10–3 ± 1.3×10–4 b 2.2×10–2 ± 7.8×10–4 b

ET 8.4×10–5 ± 6.5×10–6 c 7.4×10–2 ± 1.3×10–2 b 2.0×10–3 ± 5.8×10–4 d 6.4×10–3 ± 1.7×10–3 a 3.5×10–2 ± 8.9×10–3 b

AL 8.0×10–5 ± 9.6×10–6 c 1.1×10–1 ± 3.8×10–3 a 4.8×10–3 ± 5.0×10–4 cd 6.7×10–3 ± 8.0×10–4 a 5.4×10–2 ± 3.6×10–3 a

MO 1.3×10–4 ± 8.5×10–6 c 7.5×10–2 ± 3.2×10–3 b 9.9×10–3 ± 5.3×10–4 bc 3.4×10–3 ± 1.9×10–4 b 2.8×10–2 ± 2.7×10–3 b

抗生素抗性基因 ARGs 处理

Treatment msrE tetG tetM tet36 sul1 

CK 3.1×10–5 ± 4.2×10–6 b 1.5×10–2 ± 7.3×10–4 ab 3.5×10–3 ± 3.2×10–4 b 1.9×10–5 ± 1.4×10–6 ab 3.0×10–3 ± 9.7×10–5 bc

FCK 2.1×10–5 ± 2.1×10–6 b 1.1×10–2 ± 5.5×10–4 b 3.0×10–3 ± 1.3×10–4 b 1.2×10–5 ± 4.6×10–6 bc 1.8×10–3 ± 1.1×10–4 c

ET 2.0×10–4 ± 2.9×10–5 a 9.9×10–3 ± 1.8×10–3 b 1.7×10–2 ± 3.3×10–3 a 3.7×10–6 ± 1.9×10–6 c 3.9×10–3 ± 1.1×10–3 ab

AL 8.4×10–5 ± 7.3×10–6 b 2.1×10–2 ± 3.8×10–3 a 1.7×10–2 ± 3.0×10–3 a 3.0×10–5 ± 7.9×10–6 a 5.2×10–3 ± 7.6×10–4 a

MO 1.6×10–4 ± 3.2×10–5 a 1.4×10–2 ± 7.1×10–4 ab 1.5×10–2 ± 1.6×10–3 a 9.8×10–6 ± 1.1×10–6 bc 3.0×10–3 ± 2.3×10–4 bc

可移动遗传元件 MGEs 处理

Treatment intl1 IS6100 IS26 

CK 2.0×10–3 ± 5.9×10–5 b 1.7×10–2 ± 1.1×10–3 7.2×10–3 ± 5.9×10–4 b

FCK 1.7×10–3 ± 1.9×10–4 b 1.1×10–2 ± 2.8×10–3 7.2×10–3 ± 3.5×10–4 b

ET 1.6×10–3 ± 3.2×10–4 b 2.5×10–2 ± 7.4×10–3 7.2×10–3 ± 1.5×10–3 b

AL 3.7×10–3 ± 4.0×10–4 a 3.0×10–2 ± 4.8×10–3 2.2×10–2 ± 2.2×10–3 a

MO 2.2×10–3 ± 2.6×10–4 b 1.7×10–2 ± 1.3×10–3 8.0×10–3 ± 4.9×10–4 b
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2.3  RSD 处理对潮土中青枯菌、ARGs 和 MGEs

相对丰度的影响 

如图 4a 所示，与 CK 相比，RSD 处理均能显著

（P<0.001）改变 FS 中青枯菌、ARGs 和 MGEs 的复

合污染特征，其中复杂有机物料（AL 和 MO）的处

理效果与简单有机物料（ET）存在明显差异。由表

4 可知，不同有机物料 RSD 处理对 FS 中青枯菌、

ARGs 和 MGEs 相对丰度的影响存在差异，而 FCK

处理对其均无显著影响。与 CK 相比，RSD 处理均

能显著（P<0.05）降低 FS 中青枯菌的相对丰度，其

中 ET 处理的消减率最高，达到 94.2%，高于 AL 处

理的 76.1%和 MO 处理的 80.9%（表 4，图 4b）。AL

和 MO 处理能够降低 FS 中总 ARGs 的相对丰度，

消减率分别为 15.0%和 20.6%，其中 MO 处理的消

减效果达到显著（P<0.05），而 ET 处理后土壤总

ARGs 的相对丰度较 CK 显著（P<0.05）增加（表 4，

图 4b）。如表 4 所示，ET 处理后，FS 中 aadA7 基

因的相对丰度降至 1.7×10–3，显著（P<0.05）低于

CK 和其他处理，其消减率高达 81.6%，但 aadA21

基因的相对丰度显著（P<0.05）增加至 9.6×10–3，

而 AL 和 MO 处理均能降低 FS 中 aadA7 和 aadA21

基因的相对丰度，其消减率分别为 22.0%～29.8%和

50.5%～57.9%，但两者间无显著差异（图 4b）。类

似地，ET 处理能够显著（P<0.05）增加 FS 中 qacH

基因的相对丰度，并显著（P<0.05）降低 msrE 基因

的相对丰度，消减率可达 80.9%，而 AL 和 MO 处

理均能降低 qacH 和 msrE 基因的相对丰度，但较

CK 差异不显著，qacH 和 msrE 基因的消减率分别为

8.6%～20.5%和 44.1%～45.6%（表 4，图 4b）。与

CK 相比，ET 处理能够显著（P<0.05）降低 FS 中

tetG、tetM 和 tet36 基因的相对丰度，其消减率分别

达到 78.3%、66.9% 和 79.4%；而 AL 和 MO 处理

对 tetG 和 tet36 基因相对丰度的消减作用较 ET 处理

弱（表 4，图 4b）。AL 和 MO 处理对 FS 中 sul1 基

因的相对丰度无显著影响，而 ET 处理较 CK 能显著

（P<0.05）提高其相对丰度（表 4）。由表 4 可知，

RSD 处理均能显著（P<0.05）降低 FS 中 IS6100 和

IS26 基因的相对丰度，其消减率分别为 72.5%～

76.2%和 38.4%～56.2%，且 ET 处理对 IS26 基因相

对丰度的消减效果显著（P<0.05）优于 MO 处理（图

4b，表 4）。此外，与 CK 相比，ET 和 AL 处理均能

显著（P<0.05）降低 FS 中 intl1 基因的相对丰度，

其中 ET 处理的消减率为 59.0%，显著高于 AL 处理

（30.5%），而 MO 处理对其无显著影响（表 4，图

4b）。综合而言，RSD 处理对 FS 中青枯菌、ARGs

和 MGEs 复合污染的修复效果较 BS 和 RS 强。 

2.4  土壤类型和处理方式对青枯菌、ARGs 和

MGEs 相对丰度的影响 

双因素方差分析显示（表 5），除处理方式对

IS6100 基因相对丰度无显著影响外，处理方式、土

壤类型及其交互作用均能显著（P<0.05）影响土壤

中青枯菌、ARGs 和 MGEs 的相对丰度。其中，大 

 

图 4  不同土壤处理对潮土中青枯菌、ARGs 和 MGEs 污染特征（a）及消减率（b）的影响 

Fig. 4  Effects of different soil treatments on the contamination characteristics（a）and reduction rates（b）of R. solanacearum，ARGs，and MGEs 

in fluvo-aquic soil 
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表 4  不同土壤处理对潮土中青枯菌、ARGs 和 MGEs 相对丰度的影响 

Table 4  Effects of different soil treatments on the relative abundance of R. solanacearum，ARGs，and MGEs in fluvo-aquic soil 

青枯菌 

R. solanacearum 
抗生素抗性基因 ARGs 处理 

Treatment 
fliC Total ARGs aadA7 aadA21 qacH 

CK 7.4×10–4±8.4×10–5a 4.6×10–2±2.1×10–3b 9.1×10–3±1.2×10–3a 3.2×10–3±1.4×10–4b 2.1×10–2±3.0×10–4b

FCK 8.7×10–4±1.0×10–4a 4.6×10–2±2.4×10–3b 8.9×10–3±1.1×10–3a 3.0×10–3±4.2×10–5b 2.0×10–2±6.6×10–4b

ET 4.3×10–5±1.1×10–5b 7.4×10–2±8.6×10–4a 1.7×10–3±3.0×10–4c 9.6×10–3±8.5×10–4a 5.2×10–2±1.4×10–3a 

AL 1.8×10–4±1.4×10–5b 3.9×10–2±3.5×10–3bc 6.4×10–3±4.2×10–4b 1.3×10–3±9.4×10–5c 1.9×10–2±3.3×10–3b

MO 1.4×10–4±2.3×10–5b 3.6×10–2±1.8×10–3c 7.1×10–3±8.5×10–4ab 1.6×10–3±1.9×10–5c 1.7×10–2±7.3×10–4b

抗生素抗性基因 ARGs 处理 

Treatment msrE tetG tetM tet36 sul1 

CK 2.9×10–5±5.2×10–6ab 4.0×10–3±9.9×10–5a 5.0×10–3±8.6×10–4a 7.0×10–5±5.7×10–6a 3.6×10–3±6.8×10–4b

FCK 4.3×10–5±9.8×10–6a 4.1×10–3±1.4×10–4a 5.7×10–3±4.0×10–4a 6.4×10–5±4.6×10–6ab 3.8×10–3±3.8×10–4b

ET 5.4×10–6±2.6×10–7c 8.7×10–4±4.0×10–5c 1.7×10–3±1.8×10–4b 1.4×10–5±5.7×10–6c 8.9×10–3±7.8×10–4a 

AL 1.6×10–5±8.2×10–7bc 3.1×10–3±6.3×10–5b 5.4×10–3±3.0×10–4a 4.9×10–5±2.2×10–6b 3.7×10–3±4.9×10–4b

MO 1.6×10–5±2.0×10–6bc 3.1×10–3±5.2×10–5b 4.5×10–3±1.3×10–4a 5.1×10–5±1.0×10–5ab 3.5×10–3±1.2×10–4b

可移动遗传元件 MGEs 处理

Treatment intl1 IS6100 IS26 

CK 1.3×10–3±9.1×10–5a 9.0×10–3±9.4×10–5a 5.7×10–3±3.1×10–4a 

FCK 1.2×10–3±3.4×10–5ab 1.0×10–2±8.9×10–4a 6.4×10–3±2.6×10–4a 

ET 5.4×10–4±4.2×10–5c 2.1×10–3±2.4×10–4b 2.5×10–3±2.8×10–4c 

AL 9.2×10–4±2.3×10–5b 2.3×10–3±2.5×10–4b 3.3×10–3±3.7×10–4bc 

MO 1.3×10–3±1.7×10–4a 2.5×10–3±9.5×10–5b 3.5×10–3±1.0×10–4b 

 
部分 ARGs（msrE、tetG、tetM、tet36 和 sul1）和

MGEs（intl1、IS6100 和 IS26）的相对丰度受土壤类

型的影响更为显著（F=11.4～755.4，P<0.001），而

处理方式对青枯菌、aadA7、aadA21 和 qacH 基因相

对丰度的影响更显著（F=17.1～90.4，P<0.001）（表 5）。

这些结果表明 RSD 处理对土壤生物复合污染的消

减效果与土壤类型和有机物料类型密切相关，尤其

是大部分 ARGs 和 MGEs 相对丰度的变化受土壤类

型的影响更大。 

2.5  青枯菌相对丰度与 ARGs 和 MGEs 相对丰度

的相关性 

由表 6 可知，不同土壤类型中青枯菌相对丰度

与 ARGs 和 MGEs 相对丰度的相关性结果存在显著

差异。在 BS 中，青枯菌相对丰度与 sul1 和 IS6100

基因的相对丰度呈正相关，但不显著；而在 RS 中，

青枯菌相对丰度与 aadA7 和 tet36 基因的相对丰度呈

正相关，其中与 aadA7 基因的关系极显著（P<0.01），

这表明 RSD 处理仅能协同消减 BS 和 RS 中青枯菌

与少量 ARGs 和 MGEs 基因形成的复合污染。在 FS

中，青枯菌相对丰度与大部分 ARGs（aadA7、msrE、

tetG、tetM 和 tet36）和 MGEs（intl1、IS6100 和 IS26）

的相对丰度呈显著（P<0.05）正相关关系，表明 RSD

处理对 FS 中病原菌与 ARGs 和 MGEs 叠加形成的

生物复合污染具有较好的协同消减作用。同时，

aadA7、msrE、tetG 和 tet36 基因的相对丰度均与

MGEs 基因的相对丰度呈显著（P<0.05）正相关，

结 合 大 部 分 RSD 处 理 均 能 在 一 定 程 度 上 消 减

aadA7、msrE、tetG 和 tet36 基因的相对丰度，表明

RSD 处理同样能够有效消减 FS 中 ARGs 和 MGEs

形成的复合污染。 
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表 5  土壤类型、处理方式及其交互作用对青枯菌、ARGs

和 MGEs 相对丰度的影响 

Table 5  Effects of soil types，treatments，and their interaction terms 

on the relative abundance of R. solanacearum，ARGs，and MGEs 

类目 

Class 

基因 

Gene 

土壤 

Soil（S） 

处理 

Treatment（T） 
S×T 

青枯菌 fliC 10.56*** 90.42*** 61.28*** 

Total ARGs 49.41*** 9.50*** 10.13*** 

aadA7 8.29** 20.08*** 8.96*** 

aadA21 6.98** 20.83*** 11.06*** 

qacH 9.07** 17.06*** 12.55*** 

msrE 755.35*** 5.66** 5.51*** 

tetG 142.24*** 6.70** 4.36** 

tetM 45.35*** 3.13* 8.58*** 

tet36 97.32*** 11.66*** 8.67*** 

ARGs 

sul1 11.37*** 9.74*** 10.22*** 

intl1 37.27*** 3.61* 8.57*** 

IS6100 53.42*** 2.30 5.90*** MGEs 

IS26 72.83*** 18.22*** 25.56*** 

Note：*，P<0.05；**，P<0.01；***，P<0.001 

2.6  青枯菌、ARGs 和 MGEs 相对丰度与土壤理

化性质的相关性分析 

相关性分析结果表明（图 5），不同类型土壤中

青枯菌、ARGs 和 MGEs 的相对丰度与理化性质的

相关性存在较大差异。在 BS 中，土壤 pH 与 IS6100、

aadA21、aadA7 和 tet36 基因的相对丰度呈显著

（P<0.05）负相关，而土壤电导率（EC）与青枯菌、

sul1 和 IS6100 基因的相对丰度呈显著（P<0.05）正

相关（图 5a）。在 RS 中，土壤 pH 和 NH4
+-N 含量与

青枯菌和 aadA7 基因的相对丰度呈显著（P<0.001）

负相关，而与 tetM 和 msrE 基因的相对丰度呈显著

（P<0.001）正相关（图 5b）。如图 5c 所示，FS 的基

本理化性质与青枯菌、ARGs 和 MGEs 的相对丰度

关系密切，其中土壤 EC、AP 和 NO3
–-N 含量与青

枯菌、大部分 ARGs（aadA7、msrE、tetG、tetM 和

tet36）和 MGEs（intl1、IS6100 和 IS26）的相对丰

度均呈显著（P<0.05）正相关关系，而土壤 pH 和

NH4
+-N 含量与 msrE、IS26、tetG、aadA7、tet36 和

intl1 基因的相对丰度显著（P<0.05）负相关。此外，

土壤 pH 与青枯菌和 IS6100 基因的相对丰度呈 

表 6  不同类型土壤中青枯菌、ARGs 和 MGEs 相对丰度的相关性 

Table 6  Pearson correlation between the relative abundance of R. solanacearum，ARGs，and MGEs in different soils 

 fliC aadA7 aadA21 qacH msrE tetG tetM tet36 sul1 

黑土 BS        

fliC 1.00 –0.01 –0.03 –0.54* –0.42 –0.37 –0.18 –0.33 0.32 

intl1 –0.44 0.37 0.59* 0.46 0.62* 0.28 0.51 0.57* 0.10 

IS6100 0.39 0.38 0.75** 0.24 0.15 0.26 0.51 0.41 0.63* 

IS26 –0.86** 0.13 0.18 0.45 0.52* 0.23 0.24 0.51 –0.19 

红壤 RS        

fliC 1.00 0.85** –0.34 –0.44 –0.64* –0.07 –0.75** 0.14 –0.34 

intl1 –0.26 –0.16 0.44 0.69** –0.12 0.86** 0.33 0.81** 0.49 

IS6100 –0.36 –0.42 0.94** 0.79** 0.40 0.61* 0.55* 0.39 0.75** 

IS26 –0.37 –0.36 0.48 0.73** –0.10 0.80** 0.42 0.72** 0.52* 

潮土 FS        

fliC 1.00 0.63* –0.28 –0.43 0.82** 0.75** 0.57* 0.70** –0.45 

intl1 0.55* 0.74** –0.71** –0.78** 0.52* 0.81** 0.68** 0.66** –0.74** 

IS6100 0.92** 0.70* –0.19 –0.35 0.80** 0.72** 0.50 0.67** –0.37 

IS26 0.93** 0.76** –0.37 –0.51 0.81** 0.82** 0.62* 0.79** –0.53* 

Note：*，P<0.05；**，P<0.01. 
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*，P<0.05；**，P<0.01；***，P<0.001 

 
图 5  黑土（a）、红壤（b）和潮土（c）中土壤理化性质与青枯菌、ARGs 及 MGEs 相对丰度的相关性分析 

Fig. 5  Pearson correlation analyses between soil physicochemical properties and the relative abundance of R. solanacearum，ARGs，and MGEs 

in black soil（a），red soil（b），and fluvo-aquic soil（c） 

显著（P<0.05）负相关，而土壤 NH4
+-N 含量与 aadA21、

qacH 和 sul1 基因的相对丰度呈显著（P<0.05）正相

关。上述结果表明，RSD 处理对不同土壤类型中生

物复合污染的修复效果差异与其基本理化性质高度

相关。 

3  讨  论 

3.1  RSD 处理对青枯菌与 ARGs 和 MGEs 叠加形

成的生物复合污染具有协同消减作用 

近年来，随着农业集约化尤其是设施农业的快

速发展，由病原菌与 ARGs 和 MGEs 叠加形成的土

壤生物复合污染日趋严重，已威胁到农产品安全与

生态系统健康。本研究发现，RSD 处理（AL、MO）

对 BS 和 FS 中总 ARGs 的相对丰度均具有一定的消

减作用，其中 AL 处理能够显著降低 BS 中 aadA7、

aadA21、tet36 和 sul1 基因的相对丰度，消减率为

28.4%～49.9%；而 MO 处理后 FS 中 aadA21 和 tetG

基因的相对丰度显著下降，其消减率为 22.1%～

50.5%。虽然 ET 处理对不同土壤类型中总 ARGs 的

相对丰度无消减作用，但其能有效消减特定 ARGs

的相对丰度，如 ET 处理能够显著降低 RS 中 aadA7

和 tet36 基因的相对丰度，其消减率分别高达 90.2%

和 80.8%。这与前人的研究结果类似，表明 RSD 处

理 能 够 通 过 杀 灭 携 带 ARGs 的 抗 性 菌 实 现 土 壤

ARGs 的快速消减[21]。除此之外，RSD 处理对 MGEs

的相对丰度也具有较好的抑制作用，其中 AL 处理

后，BS 中 IS6100 基因的相对丰度下降幅度为 43.9%，

而 ET 处理能够显著降低 FS 中 intl1、IS6100 和 IS26

基因的相对丰度，其消减率可达 56.2%～76.2%，表

明 RSD 处理能够有效降低土壤中 ARGs 的水平转移

能力和扩散风险[22]。 

作为典型的土壤生物污染物，土传病原细菌青

枯菌能够导致多种作物如番茄、马铃薯、茄子、烟

草等罹患青枯病，是世界上危害最大的植物病害之

一[23]。有研究表明，青枯菌入侵能够促进番茄根际

土壤中 ARGs 和 MGEs 富集，加剧土壤生物复合污

染发生风险[4]。本研究发现 RSD 处理能够有效降低

不同土壤类型（BS、RS 和 FS）中青枯菌的相对丰

度，其消减率为 43.3%～94.2%，这与前人的研究结

果一致[24-25]，即 RSD 处理能够大幅降低病土中青枯

菌的数量及相对丰度。RSD 处理杀菌的作用机理主
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要包括：1）营造的高温、厌氧土壤环境；2）有机

物料厌氧分解产生的如小分子有机酸等杀菌物质；

3）重建的具有高丰度拮抗菌的健康微生物区系[6，26]。

进一步分析发现，土壤中青枯菌的相对丰度与 ARGs

或 MGEs 的相对丰度存在一定的偶联关系，如 BS

中青枯菌的相对丰度与 sul1 和 IS6100 基因的相对丰

度呈正相关关系，RS 中青枯菌的相对丰度与 aadA7

和 tet36 基因的相对丰度呈正相关关系。此外，潮土

中部分 ARGs（aadA7、msrE、tetG 和 tet36）基因

的相对丰度与 intl1、IS6100 和 IS26 等 MGEs 基因

的相对丰度呈显著正相关。这些结果表明 RSD 处理

能够协同消减青枯菌与 ARGs 和 MGEs 叠加形成的

土壤生物复合污染。 

3.2  RSD 处理对土壤生物复合污染的协同修复效

果与土壤类型和有机物料类型密切相关 

本研究发现，RSD 处理能够显著改变 BS、RS

和 FS 中的土壤生物复合污染特征，其中 FS 中青枯

菌的相对丰度与 aadA7、msrE、tetG、tetM 和 tet36

等 ARGs 和 intl1、IS6100 和 IS26 等 MGEs 基因的相

对丰度呈显著正相关，而 BS 和 RS 中青枯菌的相对

丰度仅与少量 ARGs 或 MGEs 基因的相对丰度存在

正相关关系，这表明 RSD 处理对青枯菌与 ARGs 和

MGEs 叠加形成的土壤生物复合污染的修复效果与

土壤类型密切相关。进一步分析发现，RSD 处理对

土壤生物复合污染的消减效果与土壤理化性质关系

密切，其中，FS 中青枯菌和大部分 ARGs 和 MGEs

基因的相对丰度与土壤 EC 和 NO3
–-N 含量呈正相关

关系，而与土壤 pH 呈负相关关系，这表明 RSD 处

理能够通过改善土壤理化性质实现生物复合污染的

协同消减[27-28]。此外，RSD 处理后，BS 中青枯菌

的消减效果明显弱于 RS 和 FS，这可能与 BS 中青

枯菌的绝对丰度较 RS 和 FS 低有关。综上，造成不

同土壤类型中 RSD 处理对土壤生物复合污染的消

减效果存在差异的原因包括：1）土壤生物复合污染

程度不同；2）土壤生物复合污染特征不同，尤其是

ARGs 和 MGEs 宿主不同引起的对 RSD 处理的耐受

程度存在差异。 

RSD 处理对土壤生物复合污染的协同修复效果

除受土壤类型的影响外，还受所用有机物料类型的

影响。本研究发现采用不同有机物料进行的 RSD 处

理对青枯菌的消减效果存在差异，其中 ET 处理对

FS 中青枯菌相对丰度的消减率达到 94.2%，显著高 

于 AL 和 MO 处理的 76.1%和 80.9%，这可能与酒精

属简单有机物，较苜蓿粉和糖蜜等复杂有机物更易

分解，因而能够在相同时间内累积更高浓度的杀菌

物质，实现土传病原菌的高效杀灭有关[29]。类似地，

有机物料类型能够显著影响 RSD 处理对 ARGs 和

MGEs 的消减效果。在 BS 中，AL 和 MO 处理对大

部分 ARGs 基因的相对丰度消减率要优于 ET 处理，

其中 AL 和 MO 处理对 aadA7、aadA21 和 tet36 基因

的 相 对 丰 度 的 消 减 率 分 别 为 34.2%～ 40.6% 、

44.7%～49.9%和 36.6%～41.8%，明显高于 ET 处理

的 11.6%、20.7%和–7.4%。而在 FS 中，ET 处理对

大部分 ARGs（aadA7、msrE、tetG、tetM 和 tet36）

和 MGEs（intl1、IS6100 和 IS26）基因相对丰度的

消减效果高于 AL 和 MO 处理，但其能大幅增加

aadA21、qacH 和 sul1 基因的相对丰度，从而导致

总 ARGs 的相对丰度较 AL 和 MO 处理高。这一方

面与 RSD 处理对不同 ARGs 宿主的抑制/促进作用

存在物料偏好性有关，另一方面与不同有机物料

RSD 处理介导的差异化微生物群落对 ARGs 宿主的

间接抑制作用存在差异也有关联[16，30]。此外，同一

有机物料对不同土壤类型中相同 ARGs 的作用效果

也存在差异，这可能与同一 ARGs 基因在不同土壤

类型中的宿主存在分异有关。 

4  结  论 

RSD 处理对土壤病原菌与 ARGs 和 MGEs 叠加

形成的生物复合污染具有一定的协同消减作用，其

协同修复效果受污染程度、土壤类型和有机物料类

型的影响，土壤类型对 RSD 处理消减土壤 ARGs 和

MGEs 的影响更为显著，而有机物料类型是影响

RSD 处理消减青枯菌相对丰度的主要因素。因此，

在应用 RSD 处理技术消减土壤生物复合污染时，应

综合考量土壤性质、生物复合污染特征及其污染程

度、ARGs 和 MGEs 类型及其宿主特征，以便选择

适宜的有机物料类型并制订科学的修复策略，这样

才能保障 RSD 处理对土壤生物复合污染的协同修

复效果。 
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