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摘  要：新烟碱类杀虫剂（neonicotinoids, NEOs）吡虫啉（imidacloprid, IMI）、啶虫脒（acetamiprid, ACE）是目前世

界上使用较为广泛的杀虫剂。本研究以赤子爱胜蚓（Eisenia foetida）为土壤动物，采用生物学模拟方法，通过高通量

测序、土壤理化性质测定，分析 IMI、ACE 污染红壤（BCK、DCK）和引入蚯蚓后红壤（B、D）中细菌群落结构变化

及其与环境因子之间的关系，探究污染红壤的动物修复机制。结果表明：与自然红壤（CK）相比，加入 IMI、ACE 降

低了红壤的微生物丰富度和多样性，显著改变了土壤原有的细菌群落结构，使土壤有机质（SOM）和全氮（TN）含量

下降；而蚯蚓的加入，增加了土壤中具有杀虫剂耐药性和降解杀虫剂能力的放线菌门（Actinobacteriota）、变形菌门

（Proteobacteria）和拟杆菌门（Bacteroidota）等的相对丰度，提高了污染土壤 pH、TN、全磷（TP）、全钾（TK）含量；

结合土壤理化性质的相关性分析可知，在属水平上，pH、TN、TK 和 SOM 对各处理组细菌群落结构的影响较大。研究

表明，IMI、ACE 污染降低了土壤 TN 和 SOM 含量，破坏了土壤中原有的细菌群落结构；蚯蚓活动提高了污染红壤的

土壤肥力，缓解了 IMI、ACE 对土壤中微生物菌群的不利影响，在一定程度上修复和丰富了 NEOs 污染土壤的微生物

群落物种多样性，进而加速了土壤中 NEOs 的降解。该研究结果为从蚯触圈中筛选出高效 IMI、ACE 降解菌提供可行

性，可为蚯蚓对 IMI、ACE 污染土壤的修复提供理论基础。 
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Abstract: Neonicotinoids (NEOs) contain imidacloprid (IMI) and acetamiprid (ACE), which are widely used in the 

world. In this study, earthworms (Eisenia foetida) were used as soil animal. Through high-throughput sequencing and 
measurement of soil physical and chemical properties, the changes of bacterial communities between IMI and ACE 

contaminated red soil (BCK, DCK) and soil after earthworm introduction (B, D), and the relationship with environ-
mental factors were analyzed to explore the animal remediation mechanism of contaminated red soil. The introduction 

of IMI and ACE reduced the diversity of microbial population, significantly changed the composition of soil bacterial 
community structure, and decreased the content of soil organic matter (SOM) and total nitrogen (TN), compared with 
the natural red soil (CK). The addition of earthworms increased the relative abundance of Actinobacteriota, Proteobac-
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teria and Bacteroidota, which have the ability of insecticide resistance and degrading. pH value, TN, total phosphorus 

(TP) and total potassium (TK) contents of contaminated soil increased. Combined with the correlation analysis of soil 
physiochemical properties, it was found that pH, TN, TK and SOM had a great influence on the bacterial community 

structure among the treatment groups at the genus level. The study showed that IMI and ACE pollution reduced the 
contents of SOM and soil TN, and destructed the original bacterial community structure in the soil. Earthworm activity 

improved soil fertility of contaminated red soil, alleviated the adverse effects of IMI and ACE on soil microbial flora, 
restored and enriched the diversity of microbial species in NEOs-contaminated soil to a certain extent, and then acceler-

ated the degradation of NEOs in soil. This study showed the feasibility to screen the efficiently IMI and ACE-degrading 
bacteria from drilosphere, and would provide theoretical basis for the earthworm remediation of IMI and 

ACE-contaminated soil. 
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新烟碱类杀虫剂（neonicotinoids, NEOs）是

在烟碱结构基础上开发出来的一类新型杀虫剂，

也是目前世界上应用最广泛的杀虫剂之一[1]，广

泛应用于农业、景观、动物领域的害虫防治，主

要包括吡虫啉（ imidacloprid, IMI ）、啶虫脒

（acetamiprid, ACE）、噻虫胺（clothianidin, CLO）、

噻虫啉（thiacloprid, THD）、噻虫嗪（thiamethoxam, 

THM）、烯啶虫胺（nitenpyram, NIT）和呋虫胺

（dinotefuran, DIN）等[2]。NEOs 是烟碱型乙酰胆

碱受体（nicotinic acetylcholine receptor, nAChR）

的激动剂，主要通过选择性控制昆虫神经系统中

烟碱型乙酰胆碱酯酶受体，阻断昆虫中枢神经系

统的正常传导，达到杀虫目的[3]。NEOs 具有水溶

性和持久性，在土壤当中的半衰期从几十到几百

天不等；其较高的淋溶和径流潜力，能在土壤中

连续积累并随地表径流或渗透进入地表水和地下

水[4]，世界上大多河流水体中都可监测到新烟碱

类杀虫剂残留[5]。其频繁使用可在土壤、水体中

累积毒性，使 NEOs 在土壤、水体和生物中成为

一个持续存在的环境问题 [6-7]。多项研究发现，

NEOs 残留会对非靶标有益生物蜜蜂、鸟类、蚯

蚓等构成伤害[8-10]；水体中的 NEOs 残留会对鱼

类、蝌蚪等水生生物造成不同程度的损伤[11-13]，

除此之外，NEOs 可通过食物链致使人体中枢神

经系统紊乱，严重会导致呼吸系统和心血管系统

损伤，甚至死亡[14]。鉴于 NEOs 的危害，作为欧

盟农业大国，法国已于 2018 年开始全面禁止

NEOs 用于植物虫害防控[15]。 

常见农田土壤污染修复技术主要为生物修

复[16]。目前，生物修复的研究大多集中于微生物

修复和植物修复，利用动物修复土壤的研究相对

较少[17]。蚯蚓作为生物量最大的土壤动物，对土

壤生态系统和环境质量影响深远[4]。蚯蚓吸食污

染物后，其作穴、排泄等行为可促进微生物活性、

提高有益微生物数量，从而改变土壤养分转化情

况[18]；土壤微生物的群落结构及其平衡对土壤有

重要的影响。而细菌作为微生物中含量最多、丰

度最高的类群，能够参与土壤中多数养分的转化，

在能量流动和信息传递上发挥着重要功能，因此常

被认为是土壤生态系统质量变化的早期指标[19]。 

南方红壤区人口稠密，人均耕地面积少，农

田开发强度大[20]；IMI、ACE 是使用较广的 2 种

NEOs，它们普遍残留在土壤和水体环境中；目前，

已经有越来越多的研究关注到 NEOs 在土壤当中

的环境行为，但较少有关蚯蚓作用于 IMI、ACE

污染红壤的修复机制研究。本研究以赤子爱胜蚯

蚓（Eisenia foetida）为土壤修复动物，选取 IMI、

ACE 两种常用新烟碱类杀虫剂，利用 16S rRNA

高通量测序、冗余分析（RDA）等方法，研究蚯

蚓对 NEOs 污染红壤的理化性质及细菌群落结构

的影响，探究潜在的降解微生物类群及蚯蚓对农

田红壤 NEOs 的去除能力，为 NEOs 污染农田红

壤修复提供科学依据和技术支持。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

试验土壤采自海南省澄迈县（110°2′25″E, 

19°44′5″N）无吡虫啉、啶虫脒污染的土地。采集

0~20 cm 深度土样，自然风干后，研磨过 20 目尼

龙筛，经测定，土壤基本理化性质为：pH 为 6.14，

土壤有机质（SOM）25.41 g/kg，全氮（TN）

1.21 g/kg，全磷（TP）1.32 g/kg，全钾（TK）

1.38 g/kg。供试蚯蚓品种为赤子爱胜蚓（Eisenia 
foetida），来自中国热带农业科学院热带生态农业
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基地。试验前，选择健康、具有相似长度和体重，

且有环带的成熟蚯蚓[21]，用无菌水清洗，并置于

湿滤纸上，25 ℃，黑暗中清肠 48 h，在试验土壤

中适应 2 周。吡虫啉和啶虫脒为分析纯。 

1.2  方法  

1.2.1  试验设计  在开展试验前，了解蚯蚓在不

同浓度吡虫啉、啶虫脒污染红壤中的存活情况。

分别在农药浓度为 0.5、1.0、1.5、2.0、2.5、3.0、

5.0 mg/kg 的试验红壤中加入蚯蚓，进行为期 30 d

的预试验，每日观察记录蚯蚓的存活情况。预试

验结果显示，在低于吡虫啉 2.5 mg/kg、啶虫脒

2.0 mg/kg 浓度农药处理组中蚯蚓存活情况良好，

从而确定试验农药浓度为吡虫啉 2.0 mg/kg、啶虫

脒 1.5 mg/kg。 

称取 200 g 过 2 mm 筛的风干土样至 500 mL

烧杯中，分别将相应浓度的吡虫啉（2.0 mg/kg）、

啶虫脒（1.5 mg/kg）充分混匀至土样中，每个烧

杯中加入 10 条大小、长度和体重相似的蚯蚓，放

于避光处培养。共设置 5 组：自然土壤（CK），

土壤中添加吡虫啉（BCK），土壤中添加啶虫脒

（DCK），土壤中添加吡虫啉与蚯蚓（B），土壤

中添加啶虫脒与蚯蚓（D）。每处理设置 3 个重复。

培养条件为：持续黑暗，温度控制在 25 ℃，每天

对蚯蚓进行生物学观察，定期向土壤中加入无菌

超纯水，控制含水量在 30%左右。待试验结束（第

28 天），将蚯蚓取出后，采土样保存于–80 ℃冰箱，

备用。 

1.2.2  土壤养分含量测定  土壤理化性质测定参

照《土壤农化分析》[22]。pH 采用电极法测定，全

氮（TN）采用凯氏定氮法测定，全磷（TP）采用

钼锑显色法测定，全钾（TK）采用原子吸收分光

光度法测定，土壤有机质（SOM）采用重铬酸钾

容量法测定。 

1.2.3  16S rRNA 高通量测序  根据 E.Z.N.A.® 

soil DNA kit（Omega Bio-tek, Norcross, GA, U.S.）

说明书进行土壤总 DNA 抽提，使用 1%琼脂糖凝

胶电泳检测 DNA 提取质量，使用 NanoDrop2000

测定 DNA 浓度和纯度；使用 338F（5-ACTCCTAC 

GGGAGGCAGCAG-3）和 806R（5-GGACTACH 

VGGGTWTCTAAT-3）对 16S rRNA 基因 V3-V4

可变区进行 PCR 扩增，每个样本设置 3 个重复。

将同一样本的 PCR 产物混合后使用 2%琼脂糖凝

胶回收 PCR 产物，利用 AxyPrep DNA Gel Ex-

traction Kit（Axygen Biosciences, Union City, CA, 

USA）进行回收产物纯化，2%琼脂糖凝胶电泳检

测，并用 Quantus™ Fluorometer（Promega, USA）

对回收产物进行检测定量，利用 Illumina 公司的

Miseq PE300/NovaSeq PE250 平台进行测序，委托

上海美吉生物医药科技有限公司完成测序，通过

比对 Sliva 数据库（版本 138）分析不同样品的细

菌群落结构组成。 

1.3  数据处理 

采用 JMP Pro14.3.0、Origin 2019b 软件进行

数据处理和分析，采用 Qiime 1.9.1、美吉生物云

平台、Gephi 0.9、RStudio 等软件完成生物信息

学分析。 

α 多样性指数采用以下公式进行计算[23]。 

Chao1 指数： chao1S = obsS +
 
 
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式中，Schao1 是估计的 OTU 数，Sobs 是实际观测到

的 OTU 数，n1 是只含有 1 条序列的 OTU 数目，

n2 是只含有 2 条序列的 OTU 数。 

Shannon 指数：Hshannon=-
obs
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式中，Sobs 是实际观测到的 OTU 数，ni 是第 i 个

OTU 所含的序列数，N 是所有的序列数。 

2  结果与分析 

2.1  样品中所含 OTUs 数目分析 

对 5 个处理，共 15 个样品进行高通量测序，

按照 97% 的相似水平对有效序列进行 OTU

（operational taxonomic unit, OTU）聚类，共获得

3501 个 OTUs。对各组样品的独有 OTUs 和组间

样品的重叠 OTUs 进行 Venn 图分析（图 1）。自

然土壤（CK）、土壤中添加吡虫啉（BCK）、土壤

中添加啶虫脒（DCK）、土壤中添加吡虫啉与蚯蚓

（B）、土壤中添加啶虫脒与蚯蚓（D）5 个处理的

OTUs 总数分别为 2598、1766、1903、2199 和 2021，

自然土壤的 OTUs 数量最多，吡虫啉农药处理土

壤的 OTUs 数量最少；各处理组中特有的 OTUs

按数量高低排序为：CK>B>D>DCK>BCK，特有

的 OTUs 数目分别是 247、135、80、45、27（表 1）。 

2.2  不同处理下土壤细菌 α多样性的变化 

α 多样性可以确定微生物群落中物种丰富度

及多样性的变化。通过分别计算 α 多样性指数中

Chao1 和 Shannon 指数，对微生物群落中物种的

丰富度和多样性进行分析。土壤细菌 α 多样性的

统计结果显示（表 2），Chao1 和 Shannon 指数在 
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图 1  不同处理下土壤细菌群落的 OTUs 数量 Venn 图 
Fig. 1  Venn diagram of OTUs numbers of bacterial  

communities of soils in different treatments 
 
表 1  不同处理下土壤细菌群落的 OTUs 数量 

Tab. 1  OTU numbers of bacterial communities of soils in 
different treatments 

处理 

Treatment 

OTUs 总数 
Total OTUs 

number 

特有 OTUs 数 
Specific OTUs 

number 

共有 OTUs 数
Shared OTU 

number  

CK 2598 247 796 

BCK 1766  27   

DCK 1903  45   

B 2199 135   

D 2021  80   

 
表 2  不同处理对土壤细菌群落 α 多样性的影响 

Tab. 2  Effects of different treatment groups on α impact of 
diversity of soil bacterial community 

处理 
Treatment 

Chao1 指数 
Chao1 index 

Shannon 指数 
Shannon index 

CK 2540.24±66.91a 6.09±0.09a 

BCK 1742.46±53.30c 4.05±0.26d 

DCK 1851.15±25.89bc 4.64±0.26c 

B 2065.66±44.65b 5.83±0.07ab 

D 1965.64±190.53bc 5.52±0.12b 

注：同列不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）。 
Note: Different lowercase letters in the same column indicate 

significant difference between treatments (P<0.05). 
 

CK 与 BCK、DCK 处理间存在显著差异（P<0.05），

在所有处理中 CK 的 Chao1 和 Shannon 指数最高；

分别添加 IMI、ACE 的 BCK 和 DCK 处理的 Chao1

和 Shannon 指数最低；在引入蚯蚓之后的 B 和 D

处理中，Chao1 和 Shannon 指数有所提升。结果

表明，自然土壤中的细菌群落物种丰富度和多样

性最高；IMI、ACE 暴露降低了土壤细菌群落的

丰富度和多样性，而添加蚯蚓提升了土壤细菌群

落的丰富度和多样性，说明蚯蚓在 IMI、ACE 污

染土壤中的生长活动能够在一定程度上稳定土壤

细菌群落结构。 

2.3  不同处理对门、属水平下土壤细菌群落结

构的影响 

不同处理下土壤细菌群落物种门水平的相对

丰度变化如图 2 所示。将相对丰度大于 1%的细菌

门视为优势细菌门，从图 2 中可以看出，在 BCK

和 DCK 处 理 中 ， NEOs 对 放 线 菌 门

（Actinobacteriota）、厚壁菌门（Firmicutes）、变

形菌门（Proteobacteria）和拟杆菌门（Bacteroidota）

的相对丰度有显著影响。与 CK 相比，BCK 和 DCK

处理的放线菌门（相对丰度分别为 21.5%和

29.5%）、变形菌门（7.7%和 10.1%）、拟杆菌门

（1.6%和 1.8%）、髌骨细菌门（Patescibacteria）

（1.5%和 1.8%），菌群丰度显著下降；加入农药

前后，细菌优势菌门由 CK 的放线菌门（39.5%）

转变为 BCK 和 DCK 处理的厚壁菌门（55.8%和

41.2%）；BCK 和 DCK 处理的丰度变化基本相似。

B、D 处理与 BCK、DCK 处理相比较发现，加入

蚯蚓显著提高了放线菌门、变形菌门、绿弯菌门

和拟杆菌门的丰度，厚壁菌门的丰度则有所下降。 
 

 

图 2  不同处理下细菌群落门水平相对丰度 
Fig. 2  Relative abundance of bacterial community phylum 

levels under different treatments 
 

属水平上，对相对丰度大于 2%的菌属变化进

行分析（图 3）。与 CK 相比，BCK 和 DCK 处理

组中的芽孢杆菌属（Bacillus sp.）丰度明显增加，
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弱酸杆菌属（ Ilumatobacter sp.）、甲基醌菌属

（Demequina sp.）、微杆菌属（Microbacterium 
sp.）、假单胞菌属（Pseudomonas sp.）等菌属丰度

减少；假芽孢杆菌属（Fictibacillus sp.）只存在于

农药处理组；在加入蚯蚓的 B 和 D 处理中，芽孢

杆菌属的丰度显著降低，而弱酸杆菌属、假单胞

菌属和微杆菌属的丰度均有所提升。结果表明，

IMI、ACE 暴露显著改变了土壤原有细菌群落结

构组成，而蚯蚓的引入，在一定程度上恢复了

IMI、ACE 暴露土壤的细菌群落结构。 
 

 

图 3  不同处理下细菌群落属水平相对丰度 

Fig. 3  Relative abundance of bacterial community genera 
under different treatments 

 

为进一步了解细菌群落之间的相互关系，将

所有处理后的细菌丰度前 30 的菌属进行了相关

性网络分析（R≥0.6, P<0.05）（图 4）。结果表明，

由于正相关的边数量（421）大于负相关的边数量

（46），可以推断细菌菌群的协作关系大于竞争

关系；从图中可以看出，大多数菌属属于放线菌

门和变形菌门，放线菌门的链霉菌属、厚壁菌门

中的芽孢杆菌属与各菌属之间的负相关关系较

为明显。 

2.4  土壤细菌群落结构变化与土壤理化性质

的关系 

不同处理 28 d 后的土壤理化性质如表 3 所 

 
共 30 个菌属节点，节点的大小代表菌属的丰富度，节点越大其

相应菌属的丰富度越高，反之则越小；不同颜色的节点代表不

同菌门，不同菌属之间的连线代表彼此间的相关性，黄色代表

正相关，蓝色代表负相关。 
There are a total of 30 nodes of bacterial genera. The size of nodes 
represents the richness of bacterial genera. The larger the node, the 

higher the richness of corresponding bacterial genera, and the 
smaller the vice versa. Different colored nodes represent different 
phyla, and lines between different genera represent correlations, 

with yellow representing positive correlations and blue represent-
ing negative correlations. 

图 4  微生物属间共现性关系网络图 
Fig. 4  Network diagram of co-occurrence relationship 

among microbial genera 
 

表 3  不同处理的土壤理化性质 
Tab. 3  Soil physical and chemical properties under  

different treatments 

处理
Treat-
ment

pH 
土壤有机质

SOM/ 
(g·kg–1) 

全氮 
TN/ 

(g·kg–1)  

全磷 
TP/ 

(g·kg–1) 

全钾 
TK/ 

(g·kg–1) 

CK 6.11±0.03b 24.66±0.07a 1.18±0.04abc 1.29±0.07b 1.42±0.03c

BCK 6.09±0.03b 24.27±0.10b 1.14±0.03bc 1.30±0.04b 1.45±0.03bc

DCK 6.12±0.02b 24.35±0.04b 1.11±0.03c 1.27±0.05b 1.43±0.04bc

B 6.24±0.03a 22.39±0.11c 1.21±0.05ab 1.42±0.02a 1.51±0.03ab

D 6.22±0.02a 21.84±0.04d 1.24±0.04a 1.38±0.04ab 1.55±0.02a

注：同列不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）。 
Note: Different lowercase letters in the same column indicate 

significant difference between treatments (P<0.05). 
 

示。与 CK 相比，BCK 和 DCK 处理的 SOM、TN

含量显著降低，TK 含量变化不明显，TP 和 pH

的变化不显著。添加蚯蚓后，与 BCK 和 DCK 处

理相比，B 和 D 处理中的 TN、TK、TP 和 pH 均

有提高，SOM 含量显著降低。将所有土壤细菌分
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类属水平总丰度前 30（R≥0.6, P<0.05）与 5 个土

壤环境因子之间的共现模式可视化为一个关联网

络图（图 5）。由图 5 可以看出，占比最多的菌门

是放线菌门（ Actinobacteriota）；髌骨细菌门

（Patescibacteria）与环境因子呈正相关；放线菌

门 、 绿 弯 菌 门 （ Chloroflexi ） 和 变 形 菌 门

（Proteobacteria）的大部分菌属与环境因子呈正

相关；厚壁菌门（Firmicutes）中的多数菌属均与

环境因子呈负相关。放线菌门中的大部分菌属与

环境因子呈正相关，小部分菌属与环境因子呈负

相关，如，微杆菌属（Microbaterium sp.）与 TN、

TP、pH 呈正相关；微酸菌属（Ilumatobacter sp.）

与 TN、TP、TK、pH 呈正相关；类诺卡氏菌属

（Nocardioides sp.）与 pH 呈正相关；链霉菌属

（Streptomyces sp.）与 SOM 呈正相关，与 TK、

pH 呈负相关；马杜拉放线菌属（Actinomadura sp.）

与 SOM、pH 呈正相关，与 TK 呈负相关。绿弯

菌门（Chloroflexi）的大部分菌属与 TK 等环境因

子呈正相关；变形菌门（Proteobacteria）在与环

境因子相关的 3 个菌属中，2 个菌属与 TN、TP、

TK、pH 等环境因子均呈较强正向关联，1 个菌属

与 TN、pH 呈正相关，2 个菌属与 SOM 呈负相关。

在厚壁菌门（Firmicutes）中，多数菌属与 TK 呈

负相关，与 SOM 呈正相关，如，芽孢杆菌属

（Bacillus sp.）与 TN、TP、TK、pH 等环境因子

均呈负相关，且关联性较强，赖氨酸芽孢杆菌属

（Lysinibacillus sp.）与 TP、TK 呈负相关，与 SOM

呈正相关。 
 

 
网络图中不同节点代表不同菌属，节点大小代表菌属的丰度，相同节点颜色代表为同一菌门；细菌和土壤环境因子之间的连线，红

色代表正相关，绿色代表负相关，颜色越深代表二者之间的相关性越强。 
Different nodes in the network diagram represent different bacterial genera, the size of nodes represents the abundance of bacterial genera, 

and the color of the same node represents the same bacterial phylum; The line between bacteria and soil environmental factors shows a posi-
tive correlation in red and a negative correlation in green, with a darker color indicating a stronger correlation. 

图 5  不同处理下细菌属水平与土壤理化性质的关联网络图 
Fig. 5  Correlation network diagram of bacterial genus level and soil physical and chemical properties in different treatments 

 
在各处理的属水平上进行冗余分析（图 6）。

RDA 的 2 个轴累积解释了 68.49%的总变量，第 1

个轴和第 2 个轴分别解释了 65.64%和 2.85%的变

异度。其中，pH、TN、TK 和 SOM 的箭头连线

较长，TN 和 pH 与第一轴的夹角比较小，SOM 相

对于 TP 和 TK 夹角和线长都有优势。说明在属水

平上，土壤 pH、TN、TK 和 SOM 能较好地解释

土壤细菌群落结构差异性。 

3  讨论 

3.1  蚯蚓处理对吡虫啉、啶虫脒污染土壤细菌

群落结构的影响 

土壤微生物是生态系统中主要的分解者，土

壤微生物种群结构是评价土壤质量的重要指标，

较高的微生物多样性对于维持健康的农业生态系

统至关重要[24]。 

本研究在预试验蚯蚓生存情况良好的基础 
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图 6  不同处理与土壤理化性质之间的冗余分析 
Fig. 6  Redundancy analysis between different treatments 

and soil physiochemical properties 
 

上，确定了土壤中吡虫啉（IMI）、啶虫脒（ACE）

的浓度；试验中，为减少其他因素的干扰，每天

观察记录红壤中蚯蚓的存活情况，及时将死亡蚯

蚓挑出（用牙签刺激蚯蚓尾部查看有无反应判断

蚯蚓是否死亡），因此，可基本排除蚯蚓死亡带来

的试验干扰因素。高通量测序结果表明，加入

IMI、ACE 显著降低了土壤细菌群落的物种丰富

度和多样性；而添加蚯蚓，一定程度上稳定了受

IMI、ACE 污染土壤的微生物群落结构。对门水

平细菌群落结构进行分析发现，与 CK 相比，BCK

和 DCK 处理的放线菌门、变形菌门、拟杆菌门和

髌骨细菌门的丰度均降低，优势菌门由 CK 的放

线菌门转变为 BCK、DCK 处理的厚壁菌门。厚壁

菌门细菌均为革兰氏阳性菌，细胞壁中的肽聚糖

结构使其具有较强的抗冲击能力[25]；在 BCK 和

DCK 处理中，厚壁菌门作为优势菌门，可能是由

于 IMI、ACE 的加入，对土壤微生物造成毒害，

导致土壤中不耐受 IMI、ACE 的细菌失活死亡，

促使厚壁菌门细菌逐渐成为优势菌并大量繁殖，

以此应对土壤中的污染。添加蚯蚓后，B、D 处理

土壤中的厚壁菌门的丰度明显下降，变形菌门、

放线菌门、拟杆菌门和髌骨菌门的丰度有所提升。

变形菌门是富营养菌，在营养充足的情况下丰度

会增加[26]，其外膜可抵抗外界环境的侵害，使细

菌具有较好的环境适应能力[27]；其丰度增加，可

能是由于蚯蚓的添加，在土壤中挖孔取食增加了

土壤养分和微生物活性，提升了微生物数量；放

线菌门丰度有所提升，可能是蚯蚓在土壤中生长

的过程中，其排泄物产生的放线菌含量较高导致

的[28]。放线菌门、变形菌门、拟杆菌门是土壤中

具有杀虫剂耐药性和大分子有机物的主要降解

者，这些降解和耐受菌门丰度的提升，可能加速

了土壤中新烟碱类杀虫剂的生物降解，减轻了其

对土壤中微生物的毒害作用[29]。BCK 和 DCK 处

理中高丰度的厚壁菌门，暗示在其处理中可能存

在有机污染物未被降解；B、D 处理中，蚯蚓引入

后厚壁菌门的丰度明显下降，推测在蚯蚓的生长

活动过程中，土壤中部分有机污染物可能被降解。

由此可得，与 CK 相比，NEOs 的加入改变了土壤

细菌群落结构，且对大部分细菌有毒副作用，导

致细菌丰度下降；与未添加蚯蚓的处理相比，加

入蚯蚓的处理细菌群落结构发生了显著变化，土

壤优势菌门组成也发生了改变，一定程度上恢复

了土壤细菌群落结构。 

3.2  蚯蚓与吡虫啉、啶虫脒污染土壤理化性质

之间的关系 

与 CK 相比，随着 IMI、ACE 的添加，BCK

和 DCK 处理的 SOM 和 TN 降低。这可能是由于

IMI、ACE 的添加致使土壤微生物遭受胁迫，改

变了微生物群落结构。厚壁菌门菌群具有较强的

代谢活性，能够耐受大分子有机物的胁迫；作为

BCK 和 DCK 处理中的优势菌门，增加了部分重

要氮循环过程所需微生物的丰度，导致土壤中的

养分减少，这种变化与 ZHANG 等[30]的研究结果

一致。加入蚯蚓的 B、D 处理的土壤 pH 升高，说

明蚯蚓的活动中和了土壤 pH。土壤 pH 作为影响

土壤微生物多样性的重要因子，土壤酸化会导致

农作物产量和质量降低，也会对生态环境产生负

面影响，是土壤退化的重要表现。本研究在 IMI、

ACE 污染土壤中添加蚯蚓，蚯蚓可能在生活、取

食、挖孔过程中，肠道及体腔分泌物质呈中性，

生成了大量含碳酸钙或含氮类的碱性排泄物，从

而提高了 IMI、ACE 污染土壤的 pH，对土壤酸碱

进行了调节[31]。添加蚯蚓提高了土壤 TN、TP、

TK，这可能是由于蚯蚓吸食污染物后，其作穴、

排泄等行为还可促进微生物活性、提高有益微生

物数量，从而增加了土壤中的有效养分，改变了

土壤养分的转化情况[18]。与 CK 相比，加入蚯蚓

后土壤 SOM 含量降低，其原因可能是：一方面，

蚯蚓钻孔掘穴可以增加孔隙度，加速土壤中有机

物的分解；另一方面，蚯蚓在吞食土壤的过程中，

加速了土壤 SOM 的分解转化[32]。 
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土壤环境因子对微生物的生长活动有着重要

影响，土壤理化性质不同，微生物群落组成也不

同[33]。在本研究中，添加 NEOs 后，SOM 和 TN

含量降低，说明施用 NEOs 在一定程度上影响了

土壤理化性质，改变了土壤细菌的群落结构；而

加入蚯蚓在一定程度上提高了土壤肥力，恢复了

污染土壤的细菌群落结构。 

4  结论 

吡虫啉、啶虫脒的暴露使土壤中原有微生物

种群的丰富度和多样性降低，改变了细菌群落的

结构组成；吡虫啉、啶虫脒的加入导致土壤中的

有机质和全氮养分含量下降；蚯蚓的引入提高了

受吡虫啉、啶虫脒污染土壤的 pH 和土壤肥力，

改善了吡虫啉、啶虫脒污染土壤中的细菌群落结

构，提高了土壤中具有杀虫剂耐药性和降解杀虫

剂能力的放线菌门、变形菌门、拟杆菌门等的丰

度，研究结果为从蚯触圈中筛选出高效吡虫啉、

啶虫脒降解菌提供了可行性。  
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