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朱永官  中国科学院院士，曾任中国科学院城市环境研究所所长 (现任党委书

记)。长期从事环境土壤学研究，在污染效应和控制原理 (特别是砷和抗生素等)、

环境微生物生态学等领域作出了系统性的创新工作。先后主持国家自然科学基金

委重大项目和中国科学院先导专项等，在 Science、Nature 等国际主流刊物发表学

术论文 300 余篇，2016 年至今连续 4 年入选科睿唯安全球高被引科学家，曾获国

家 自 然 科 学 二 等 奖 和 发 展 中 国 家 科 学 院  (TWAS) 农 业 科 学 奖 。 目 前 担 任

Environment International 主编及多个国内外学术期刊的副主编和编委，兼任国际

科联 (ICSU) “城市化与人类福祉”研究计划科学委员会委员。 
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摘  要: 土壤是人类赖以生存的物质基础。我国土壤重金属污染状况不容乐观，给人类健康构成严重威胁。生物修

复重金属污染土壤被广泛认为是可持续的修复技术，但当前仍存在修复效率不高的科学瓶颈问题。土壤中生活着丰

富的微生物、植物和动物，且这些生物之间存在着复杂的相互作用，并且通过物质循环和能量传递形成了错综复杂

的食物网联系。土壤生物间的相互作用能深刻影响土壤中污染物的迁移转化和生物修复的效率，多元生物协同的修

复技术集合了单一生物修复方法的优势，具有强化生物修复效果的巨大潜力。文中综述了土壤中微生物-植物-动物

之间的相互作用，及其对土壤重金属迁移转化和生物修复效果的影响，并对定向调控土壤食物网结构、提高重金属

污染土壤的生物修复效果、建立基于食物网的多元生物协同修复技术进行了展望。 

关键词: 重金属，生物修复，土壤生物，相互作用，食物网 
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Abstract:  Soil is the material basis for human survival. However, in China, soils are wildly polluted by heavy metals, which 

poses serious health risks to humans. Bioremediation of heavy-metal contaminated soil is widely considered as a sustainable 

remediation strategy, but low remediation efficiency is still a scientific bottleneck of bioremediation. There are abundant 

microorganisms, plants and animals living in soils. Among these soil biota, there are complex interactions to form an intricate 

food web through material circulation and energy transfer. These interactions among soil biota affect the transportation and 

transformation of pollutants in soil, and consequently influence the bioremediation efficiency. The synergistic remediation by 

soil biota combines the advantages of diferent organisms to enhance the efficiency of bioremediation. In this paper, the 

interactions among soil biota and their influence on heavy-metal transportation and transformation, as well as bioremediation 

efficiency are reviewed. We also propose perspectives for future researches, including targeted regulating the structure of soil 

food web, improving the bioremediation efficiency of heavy-metal contaminated soil, and building a synergistic remediation 

technology with multi-organisms based on food web. 
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1  我国土壤重金属污染及修复技术 

土壤是人类赖以生存、兴国安邦、文明建设

的基础资源[1]。但随着我国工业化、城镇化及农

业高度集约化快速发展，我国土壤重金属污染问

题日益突出[2]。 

1.1  我国土壤重金属污染现状及其健康风险 

2014 年的《全国土壤污染状况调查公报》[3]

显示，我国土壤总的点位超标率为 16.1%，其中

重金属污染最为突出，镉 (Cd)、砷 (As)、铜 (Cu)

等的重金属的超标率分别为 7.0%、2.7%和 2.1%；

最近，生态环境部对 30 万 hm2 基本农田保护区土

壤的调查发现，土壤中重金属超标率达到 12.1%，

其中长江三角洲地区耕地土壤重金属 Cd、Cu 和

Pb 的超标率分别为 5.64%、2.73%和 0.75%[4]。土

壤污染可直接影响农产品的安全，近年来媒体频

繁报道的“镉米”和“砷米”事件引起了社会各界的

广泛关注。调查发现在我国镉污染较为严重的省

份如湖南省、广东省和广西壮族自治区，稻米超

标率可达 60%–88%[5]。大米砷浓度超标问题也

比较严重，Zhu 等 [6]的调查表明，湖南省和广

东省受采矿影响的稻区，23%–55%的稻米出现

砷超标。  

大米是东南亚人们的主食，在我国，大米

食用已经成为人体经食物链摄入镉、砷的主要

途径 [7-8]。长期食用镉砷污染的大米将对人体健康

构成威胁。由于重金属具有不可生物降解和持久

性的特点，人体摄入的重金属大部分会在人体内

累积。Gilbert-Diamond 等[9]对美国孕妇的研究表

明，食用砷污染大米能显著增加尿液砷的浓度。

Li 等[7]对中国成年人从食品中摄入无机砷的致癌

风险进行估算，结果表明，稻米砷摄入致癌风险

的中值为每万人 17.7 人，中国南方人群由于稻米

食用量高，致癌风险中值为每万人 20.1 人。对于

Cd 的积累，据汪鹏等[5]推算，在南方 Cd 污染严

重的区域，对于一些高暴露人群，仅需 4.7–8.3 年
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就能达到中等 Cd 毒害症状 (人体 Cd 累积剂量达

到 2.6 g)，10–20 年就能出现“痛痛病”等严重毒害

症状 (体内累积 3.8 g Cd)，15–30 年就可能达到

Cd 致死剂量 5.4 g。因此，耕地土壤重金属污染

是关系到国计民生且亟需解决的重大环境问题

之一。 

1.2  重金属污染土壤的修复技术 

我国多数被污染的土壤  (特别是耕地 ) 尚

处于轻中度污染状态，因此，发展中轻度污染

耕地土壤修复技术，实现污染农田土壤的安全

利用，保障农产品的安全生产是耕地土壤污染

防治的重要目标。当前，修复污染耕地土壤的措

施主要包括工程修复方法 (如客土覆盖、表层剥

离等)、农艺措施调控 (如管理水分、合理施肥等)、

钝化阻控技术等和生物修复[2]。工程修复技术工

程量大、成本高且容易改变土壤基本性质；农艺

调控技术的修复效果不稳定，且不容易操作[10]。

钝化阻隔技术即通过向耕地土壤中加入无机、有

机、生物等钝化剂，改变污染物质的生物有效性，

以达到污染耕地土壤的安全利用。无机钝化剂如

硅钙材料、黏土矿物等可以通过吸附、络合、沉

淀和提高土壤 pH 来降低土壤重金属和有机污染

物的活性；有机物料如秸秆、畜禽粪便、生物质

炭和纳米材料对重金属和有机污染物污染土壤也

有一定的解毒作用。但是，一些无机钝化剂存在

生产成本高、容易造成二次污染和改变土壤基本

性质等问题，而有机钝化剂如污泥、畜禽粪便和

工业废弃物等自身含有一定量的污染物质，也可

能造成土壤的二次污染或质量退化。生物修复是

指土壤中的生物 (如植物、动物和微生物等) 通

过生命活动将土壤中的有毒有害物质 (重金属、

有机污染物等) 吸收、转化或者降解，从而降低

其生物有效性或毒性，保障农作物的安全生产。

生物修复方法因成本低、无二次污染、效果显  

著等特点逐渐成为修复重金属污染土壤的重要 

手段[2]。 

1.3  重金属污染土壤的植物修复技术 

随着超富集植物的发现，植物修复技术 

(Phytoremediation) 被认为是针对重金属污染土

壤的可持续修复技术，并得到了广泛认可。植物

修复技术的关键是发现污染物的超富集植物，目

前，世界上共发现超富集植物有 400 余种。植物

修复技术能够治理包括土壤、水体、大气中的重

金属 (Cd、Cr( )Ⅵ 、Pb、Co、Cu、Ni、Zn、As)、

有机污染物、放射性元素 (Sr、Ur、Cs)、硝酸盐、

铵盐、磷酸盐等环境污染物。研究发现，伴矿景

天、东南景天、商陆、龙葵等植物均对 Cd 具有

较强的富集能力，地上部分的 Cd 浓度可以达到

400 mg/kg[11-12]；蜈蚣草对 As 具有超强的富集能

力，其地上部砷的浓度可达干物重的 1%以上[13-14]，

蜈蚣草吸收的砷能在其根部被高效还原，并转运

到地上部的羽叶中储存[15-16]。这些超富集植物被

认为是修复重金属污染物土壤的理想植物。 

尽管植物修复被认为是一种低费用和无污染

的修复重金属污染土壤的新途径，但植物修复目

前仍存在一些研究瓶颈：首先，大部分已知的超

积累植物仅对少数几种污染物超积累 (如已经发

现的 400 余种超积累植物中，其中有近 300 种是

Ni 的超积累植物)，对于其他没有发现超富集植物

的污染物，无法采用植物修复技术；而且当土壤

处于复合污染条件下时，植物修复技术也难以奏

效；其次，超富集植物通常因生物量小，吸收累

积到地上部的重金属总量并不多，而且超富集植

物的生长周期一般较长，植物修复技术难以满足

快速修复污染土壤的需求；另外，植物通常只能

吸收可溶态的污染物，而且大多数植物根系主要

集中在土壤表层，对于土壤中难溶的污染物形态，

或者超过修复植物根系作用范围的污染土壤和不

利于修复植物生长的土层，植物修复技术都难有

效果；再次，多数超富集植物对生长环境都有特

殊的要求，在世界范围内引种修复植物比较困难。

因此，研究如何提高植物修复污染土壤的效果和

适用性非常重要。 
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2  土壤中的生物资源及其相互作用 

当前有关超富集植物对重金属污染土壤的修

复机制有较多研究，但土壤中除了地上的植物，还

包括地下丰富的土壤微生物和动物资源，而且这些

生物与植物之间存在复杂的相互作用。2004 年，

国际知名刊物 Science 出版了一期名为“Soils-The 

Final Frontier”的专刊，专刊文章指出：在陆地生

态系统中，地上部分的生物与地下部分的生物是

相互作用的，共同深刻影响着陆地生态系统的结

构与功能，对土壤污染物的迁移转化和生物修复

效率也存在深刻影响[17]。 

2.1  土壤微生物与植物的相互作用 

土壤中存在丰富的微生物资源，主要包括细

菌、真菌、放线菌、藻类等。通常 1 g 土壤中有

几亿到几百亿个微生物，但其种类和数量会随着

成土环境及土层深度的不同而变化。微生物是土

壤具有生命力的根本，在全球物质循环和能量流

动过程中发挥着不可替代的作用，是土壤关键元

素生物地球化学循环的驱动者，在很大程度上影

响温室气体排放与消纳，进而调节全球变化[18-19]。

土壤微生物是维系陆地生态系统地上-地下相互

作用的纽带，土壤微生物可通过自身的活动及其

分泌物的作用，对土壤形成、发育、肥力演变等

过程产生重大影响，是土壤生命力和生态功能的

重要“调控者”[20]。另外，土壤微生物也是地球污

染物的净化器，微生物转化深刻影响土壤中污染

物的赋存形态和归宿，微生物也可降解或转化土

壤中残留的有害物质。而且，土壤微生物的群落

结构、生物量、土壤酶活性等微生物学特性对土

壤环境质量的变化有敏感的响应，对土壤健康和

环境污染有良好的生物指示功能[18-19]。 

在土壤中，植物的根内和根际都存在大量

的微生物，这些微生物与植物之间就存在复杂的

相互作用 [21]。植物通过光合作用形成碳水化合

物，再将其输送到根部，由根系提供给土壤中的

细菌，为根际微生物提供了赖以生存的有机养分

和能量的重要来源，最终提高根际土壤中微生物、

动物的活性[22]。植物还可以通过影响土壤养分、

水分、通气情况、团聚体机构和土壤 pH 等土壤物

理化学状况来影响土壤微生物的群落结构。有研究

表明植物多样性与根际土壤微生物的关系十分密

切，植物的存在有利于增加土壤微生物的多样性和

生物量，而且根际微生物的群落结构随着植物的种

类和生长发育过程发生非常强的时空变异[23-27]。 

土壤微生物是土壤中有机质的主要分解者，

也会对植物产生回馈作用。植物的凋落物、分泌

物或植物死亡后的残根败叶，以及施入土壤中的

有机肥料，经过土壤微生物的作用，被腐烂分解

并释放出营养元素，供植物利用，并且形成腐殖

质，改善土壤的结构和肥力，进而有利于植物生

长。土壤微生物也能促进土壤中难溶性矿物质溶

解，例如磷细菌[28]、硅细菌[29]、钾细菌[30]等能分

解出矿石中的磷、硅和钾，为植物生长提供可以

吸收利用的矿质元素[30-32]。丛枝菌根真菌是一类

广泛存在、且能与陆地上大多数高等植物形成共

生关系的土壤真菌[33-34]。丛枝菌根真菌能从宿主

植物获取光合作用形成的碳水化合物以维持自身

生长，也能帮助宿主植物从土壤中吸收矿质养分

和水分。土壤微生物还可以是植物养分的生产者，

例如，固氮微生物能将植物不能直接利用的氮气

还原为氨，固定的氮素除供自身生长发育外，部

分可以无机状态或简单的有机氮化物分泌于体

外，供植物吸收利用[30]。另外，根际微生物也可

以通过分泌维生素、生长激素、抗生素等物质，

与植物形成紧密的交叉对话机制，进而直接或间

接促进植物生长[35-38]。例如，Lu 等[38]证明拟南芥

根际分泌物能调控根际微生物的群落结构，根际

微生物再通过调节土壤 N 循环和分泌植物激素 

(如吲哚乙酸，IAA) 来反馈调控植物的生长和开

花；水稻根系可以促进砷还原细菌成团泛菌

Pantoea agglomerans 的生长而减少水稻对砷的吸

收[39]。还有研究表明土壤微生物还可以是植物的

保护者，例如有研究发现一些植物的内生菌会产
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生毒素以保护植物不被草食性动物食用，如苇状羊

茅内生真菌 Neotyphodium coenophialum[40]。 

2.2  土壤动物与植物的相互作用 

土壤动物包括土壤中和落叶下生存着的各种

动物，约占全球生物多样性的 23%[41]。土壤动物

包括原生动物和后生动物。原生动物通常是单细

胞动物，结构简单，大小在几微米到 1 cm 之间，

包括鞭毛虫类、根足虫类和纤毛虫类。土壤原生

动物的数量很大，分布广，形态差异大。在各类

土壤中都有原生动物，通常表土中数量较多，每

克土壤中大约有 104–105 个，下层土壤中较少，但

不同地区和不同类型的土壤中原生动物的种类和

数量有差异。大多数原生动物以细菌为食，对土

壤细菌的数量有重要调节作用[42]。土壤后生动物

主要包括线虫、节肢动物和无脊椎动物等。线虫

在土壤中广泛存在、数量极大，每平方米土壤可

达几百万个。线虫可分为植食性线虫和肉食性线

虫，植食性线虫以细菌、单细胞藻类、真菌、植

物根及腐败有机物为食，其中一部分植食性线虫

寄生于高等植物根内，常常能引起多种植物根部

的线虫病；肉食性线虫以原生动物、轮虫及其他

线虫为食，可寄生在动物的各种器官中[42]。土壤

中的节肢动物和无脊椎动物也分布广泛、种类繁

多、数量庞大，主要包括螨虫、跳虫、蚂蚁、蚯

蚓、鼹鼠、蜘蛛等。土壤动物是土壤生态系统的

重要组成部分，一方面作为消费者，积极同化各

种有用物质供其自身生长所用，另一方面，多数

土壤动物能参与有机物的分解，能将落到地面上

的枯枝落叶和埋于地下的植物根茎以及各类动物

的粪便、尸体等进行粉碎，然后与微生物共同将

各类碎片进行分解，成为可被利用的营养物质，

而且，土壤动物将其排泄产物归还到土壤中不断

改造土壤物理结构。因此，土壤动物在促进土壤

物质循环和能量转化过程中发挥着重要作用，对

维持土壤生态系统的结构和功能具有重要调节作

用[42-46]。另外，土壤动物的群落结构和多样性特

征对生境变化具有较为敏感的响应，能客观反映

生态系统的健康和稳定程度，因此，土壤动物在

环境毒理学和生态风险评估研究领域被广泛应

用，是指示环境变化的良好指示生物[47]。 

土壤动物与植物之间也存在复杂的相互作

用，一方面，植物可通过调节进入土壤生态系统

中资源的质量与数量而影响对土壤动物的营养物

质供给，多数土壤动物以植物的根或茎叶为食，

或依靠着植物作为其居所、以及氧气的提供者，

当然，也存在少部分能捕食昆虫的植物，如捕蝇

草和茅膏菜，它们捕捉及消化小动物以获取矿物

质，尤其是氮。另一方面，土壤动物通过与微生

物共同分解有机质促进营养周转，调节植物根系

的营养状况来影响植物的初级生产力。土壤动物

将其排泄产物或死亡后的残体归还到土壤中，被

微生物分解成能被植物利用的养分，土壤中多数

动物能与微生物共同参与有机质的分解，加速

土壤营养物质的分解和还原。另外，一些土壤

动物通过自身的活动改变土壤的物理结构，从而

间接地影响植物的生长，例如蚯蚓通过其挖掘和

排泄活动，使土壤疏松并提高土壤通气性，从而

有利于植物的生长[42]。土壤动物和植物之间也存

在共生关系，例如，适蚁植物是一种和蚂蚁共演

化的植物，此类植物会提供蚂蚁居所，有时还有

食物，作为交换，蚂蚁则会帮助植物防卫草食性

动物，且有时还会帮助其和其他植物竞争，蚂蚁的

废物还可以提供给植物作有机肥料。当然，也有一

些土壤动物能寄生于植物体内形成寄生关系，并且

对植物的生长发育造成损害，如线虫寄生于植物根

部形成线虫病，吸取植物汁液的红叶螨 (红蜘蛛)

等。因此，有研究表明，地上植物的多样性与地下

土壤动物的多样性有着紧密的联系[48-49]。 

2.3  土壤微生物与土壤动物的相互作用 

土壤动物与微生物之间存在着复杂的相互作

用，土壤动物通过捕食、消化和排泄等作用来调

节土壤中微生物的群落结构。中小型的原生动物、
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螨虫、跳虫和蚯蚓等通常以细菌、真菌和藻类为

食；大型的土壤动物等还可以通过非取食作用来

影响土壤微生物的群落结构，例如，土壤动物对

有机质的机械粉碎作用, 有利于扩大微生物与有

机质的接触面，也可以通过改变土壤团粒结构、

透气性、pH 等土壤性质，或者影响养分循环和植

物生长等间接作用于土壤微生物[42]。 

土壤动物的肠道是土壤微生物另一重要的

“栖息地”，是一个天然可移动的微生物存储库。

人体肠道微生物的生态功能研究受到 Nature 和

Science 等顶尖杂志的持续关注[50-52]，这些肠道微

生物对宿主的健康 (免疫、肥胖等) 有重要的影

响。近年来，土壤动物的肠道微生物的生态功能

也受到关注，笔者前期开展了一系列针对土壤动

物肠道微生物参与土壤养分循环、污染物迁移转

化等过程的研究[54-62]。例如，Wang 等[60]研究表

明蚯蚓肠道中存在能将五价砷还原、三价砷甲基

化的微生物，这些功能微生物能促进砷在动物肠

道中的转化。Zhou 等[62]研究表明蚯蚓肠道中的

Fe( )/Fe( )Ⅱ Ⅱ 、亚硝酸盐/硝酸盐比要比土壤高，

在蚯蚓肠道内容物中 Fe( )Ⅱ  还原菌由具有发酵

能力的梭菌 Clostridium、芽孢杆菌 Bacillus 和脱

硫肠状菌 Desulfotomaculum 所主导，而在原位土

壤中 Fe( )Ⅱ  还原菌则由地杆菌 Geobacter 主导；

并且，蚯蚓肠道内容物中多种还原 Fe( )Ⅱ  的微生

物都具有反硝化功能，结果说明蚯蚓肠道微生物

对土壤中 Fe、C 和 N 等养分循环的巨大潜能。 

2.4  土壤中微生物-植物-动物的食物网关系 

在土壤生态系统中，微生物、植物、动物之

间通过物质循环和能量传递形成一种错综复杂的

网络联系[63]，这种生物之间消费者-资源关系的

网络被称为土壤食物网[64-65](图 1)。通常认为土壤

食物网主要包含了资源基质 (植物根系及其分泌

物、生物残体)、土壤微生物 (细菌和真菌等分解

者)、食微动物 (食细菌线虫、食真菌线虫、植物

寄生线虫、原生动物) 及其捕食者 (捕食食微动

物)，生物之间存在取食与被取食 (或竞争) 的关

系[64]。土壤食物网具有一定结构和功能，构成土

壤食物网的各个功能群之间相互作用，同时受到

上行和下行效应的控制 [66]。例如，Mikola 等 [67]

的微宇宙培养试验表明投放捕食性线虫和食细菌

线虫可降低培养体系中的食微线虫和微生物的生

物量。另外，当环境变化 (例如土壤污染) 影响

土壤某类生物个体时，就可能通过营养级联等效

应 (如捕食、竞争等) 进一步影响其他生物。如

笔者前期的研究表明，当在跳虫的培养体系中投

放捕食螨时，跳虫与捕食螨之间的捕食作用会提高

猎物 (跳虫) 对重金属镉的耐性[68]，类似的结果也

在有机污染物如伊维菌素的研究中被证实[69]。食

物网中的生物之间除了上述的直接关系外，生物

间常常会通过级联效应对土壤生态系统产生重要

的影响。例如，Hawlena 等[70]证明食物网中草食

动物对被捕食的恐惧能减缓土壤微生物对植物凋

落物的分解，他们发现草食动物在有捕食者 (蚱

蜢和蜘蛛) 的胁迫下，其体内碳氮比要高于没有

捕食胁迫的动物，这种元素含量的变化能改变进

入土壤中蛋白质的结构，进而干扰地下生物群落

的功能，最终导致植物凋落物的分解过程减缓。 

土壤食物网的复杂性与稳定性与土壤的生态

系统功能密切相关，对土壤生态系统的健康和可

持续具有重大意义。在一个具有复杂食物网的生

态系统中，一般不会由于一种生物的消失而引起

整个生态系统的失调，但是任何一种生物的绝灭

都会在不同程度上使生态系统的稳定性有所下 

降[71-74]。当一个生态系统的食物网变得非常简单

的时候，任何外力 (环境的改变) 都可能引起这

个生态系统发生剧烈的波动 [75-76]。由于人为活

动，Eisenhauer 等 [77]认为土壤无脊椎动物的多样

性正在快速下降，某些种类无脊椎动物正在消亡，

而一种动物的消亡会通过营养级联作用影响其他

生物，从而对土壤食物网的复杂性和稳定性构成

风险。 
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图 1  土壤中的食物网示意图 
Fig. 1  Schematic diagram of food web in soils. 
 

当前基于食物网的生态学研究在生态系统功

能、全球气候变化、生物多样性等方面得到了比

较广泛的应用[78-82]，但在土壤环境研究领域的应

用还比较少见。目前，有关污染物迁移转化、污

染生态风险或污染生物修复方法等方面的研究通

常只是针对某一类生物展开研究，这就有可能忽

略了生物之间的相互作用对土壤生态系统结构和

功能的调节作用，从而低估了土壤环境污染的生

态风险，并且降低了生物修复污染土壤的效果。 

3  微生物-植物-动物多元生物协同修复技术 

如前所述，土壤是一个复杂的生物体系，微

生物和 (或) 动物强化的植物修复方法具有巨大

的研究价值，该方法集合了单一生物修复方法的

优势，取长补短，可以达到强化生物修复的效果。 

3.1  土壤微生物-植物协同修复技术 

微生物可通过多种途径强化植物修复重金属

污染土壤的效果，总体来说可分为直接作用和间

接作用。直接作用主要是微生物对土壤重金属的

活化、吸收、转化和固持等方面，而间接作用则

主要是微生物通过促进植物生长，从而增强植物

修复效果。研究表明，微生物可直接参与重金属

的迁移转化，如吸附、沉淀、络合、氧化还原、

甲基化与去甲基化等作用，从而影响根际重金属

的形态和生物有效性[18-19]。例如，环境中的细菌、

真菌等微生物本身会与重金属发生离子交换、细

胞表面络合等作用，也可以通过分泌胞外聚合物 

(多糖、脂类、蛋白质等) 的方式，与镉、锌、汞

等重金属发生反应，起到固定重金属的作用。微

生物还可以分泌有机酸、球囊霉素等物质来改变

根际微环境，进而影响重金属生物有效性和植物

对重金属的吸收，如 Leung 等[83]发现，菌根真菌

的分泌物能促使磷矿物的分解，活化土壤中的砷，

提高蜈蚣草对砷的吸收积累。微生物还可以通过

氧化还原或者甲基化和去甲基化作用，降低变价

重金属 (铬、砷等) 的毒性，无机砷还可以通过
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微生物甲基化作用挥发，从而降低土壤中砷的毒

性[84]。除了上述的直接作用外，微生物还可以通

过改善土壤物理结构、提高土壤养分、促进植物

生长、防控病虫害等等机制来间接提高植物修复

重金属污染土壤的效率。例如，Rajkumar 和

Freitas[85]研究发现接种产铁载体的假单胞菌和巨

大芽孢杆菌能够缓解重金属离子对印度芥菜的毒

害作用并提高植物生物量，促进植物修复污染土

壤的效率；Wu 等 [86]表明印度芥菜接种植物促生

菌  (固氮菌、磷细菌和钾细菌 ) 能促进印度芥

菜的生长，提高印度芥菜对重金属 Pb 和 Zn 修

复效果；Chen 等[87]的研究表明，接种假单胞菌

和热带念珠菌能促进东南景天和黑麦草对 Cd 和

Zn 的吸收；Jian 等[88]的研究表明，接种根瘤菌和

农杆菌能提高豆科植物苜蓿的产量，并促进了苜

蓿对 Cu 和 Zn 的吸收积累。  

丛枝菌根真菌是一类广泛存在的专性共生土

壤真菌，能够与陆地上大多数高等植物形成共生

关系[33-34]。大量研究证明菌根的共生结构对重金

属有固持和区隔化作用，从而减少了重金属自植

物根系向地上部的运输。Chen 等发现菌根真菌能

降低一系列重金属向植物地上部的转运，如

Zn[89]、Cd[90]、U[91]、As[92]、Cu[93]。近年来，Wu 

等针对菌根真菌对植物吸收转运 Cr 开展了一系

列的研究，他们发现菌根真菌菌丝吸收的 Cr 多数

被固持在植物根系中，只有少量被转移到地上部，

进一步基于同步辐射的软 X 射线扫描透射显微成

像技术发现 Cr 在菌根根系中主要分布于真菌结构 

(如丛枝、泡囊等) 中[94-96]。此外，利用基于同步

辐射的 X 射线荧光分析发现 Cd 主要聚集在丛枝、

泡囊等结构中[97]。菌根真菌不仅可以直接参与重

金属的迁移转化，还可以通过对宿主的促生机制间

接地提高植物修复重金属污染土壤的效果[33]。 

3.2  土壤微生物-动物-植物协同修复技术 

与土壤微生物相比，土壤动物 (如蚯蚓、线

虫、甲螨、鼠妇等)对重金属的吸收、运载和富集

作用研究较少。土壤动物一方面可以通过自身的

吸收来富集重金属，从而降低土壤重金属含量，

另一方面也可以通过自身的活动改善土壤中重金

属的活化能力，从而促进植物对其富集[98]。通过

盆栽实验，俞协治和成杰民[99]发现蚯蚓活动显著

提高了黑麦草地上部的生物量，并且增加了黑麦

草对 Cu 的吸收量，但 Cd 的吸收量无显著变化。

王丹丹等 [100]发现加入蚯蚓能使印度芥菜和黑麦

草中的 Zn 总累积量分别提高 57.8%–131.6%、

51.4%–150.5%。Aghababaei 等 [101]的研究表明菌

根真菌和蚯蚓共同作用能显著提高玉米对 Cd

污染土壤的修复效果。Lemtiri 等[102]也证明蚯蚓能

显著提高蚕豆和玉米对 Cu、Zn、Pb 和 Cd 几种重

金属的积累，进而提高污染土壤的修复效果。

Elyamine 等[103]研究表明蚯蚓能提高燕麦和向日葵

对 Cd 污染土壤的修复效果。Kaur 等[104]的结果表

明蚯蚓能诱导芥菜对 Cd 的抗氧化作用，提高

对 Cd 的耐性和积累。土壤动物除了自身的生

物强化修复作用外，其体外和体内能携带大量

的微生物，这些微生物对宿主的健康有重要影

响[105-107]。近年来，动物肠道微生物对重金属迁移

转化的作用得到了广泛的关注，例如，Sun 等[108]

通过模拟人体胃肠系统，发现在结肠阶段，肠

道微生物能将五价砷还原成三价砷，其中部分三

价砷能够进一步被甲基化形成剧毒的还原态甲

基砷。Wang 等 [109]的研究表明当蚯蚓暴露在五价

砷污染的土壤中 28 d 后，蚯蚓肠道中的砷形态与

土壤中的砷形态发生了显著变化，蚯蚓肠道中的

砷主要是三价砷 (56.17%–84.67%)，而且还有约

20%的砷甜菜碱和少量的二甲基砷。 

近年来，国内外有大量研究证明生物之间的相

互作用能够影响土壤中重金属的迁移转化，并且提

高重金属污染土壤的生物修复效果 (表 1)[110-126]。

综上所述，在现实土壤中，微生物、植物和动物

是彼此不可分割、相互紧密联系的生态网络，多

元生物的协同修复技术将是未来修复重金属污染

土壤的研究前沿和热点 (图 2)。 
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表 1  生物协同作用提高土壤重金属生物修复效率 

Table 1  Interactions among soil biota increased the bioremediation efficiency of heavy metal contaminated soil  
Organisms Pollutants Refereces

Rhizobacterium D14 (Agrobacterium radiobacter); poplar (Populus deltoides LH05-17) As [108] 
Staphylococcus arlettae strain NBRIEAG-6; Indian mustard plant [Brassica juncea (L.) Czern. Var. R-46] As [109] 
Micrococcus sp. MU1; Klebsiella sp. BAM1; Helianthus annuus Cd [110] 
Arbuscular mycorrhizal (AM) fungi (Rhizophagus irregularis and Funneliformis mosseae); Earthworms Cd [99] 
Brassica juncea; Earthworms   [102] 
Bacillus megaterium; Orychophragmus violaceus Cd [111] 
Rahnella sp. JN27; Amaranthus hypochondriacus; Amaranthus mangostanus Cd [112] 
Oat (Avena sativa); Sunflower (Helianthus annuus); Earthworms Cd [101] 
Rhizobium leguminosarum; Brassica juncea Zn [113] 
Flavobacterium sp.; Orychophragmus violaceus Zn [114] 
Pantoea agglomerans Jp3-3; Brassica napus Cu [115] 
Pseudomonas sp. A3R3; Alyssum serpyllifolium Ni [116] 
Pantoea stewartii strain ASI11, Microbacterium arborescens strain HU33; Enterobacter sp. HU38; Ryegrass Cr [117] 
Bacillus pumilus E2S2; Bacillus sp. E1S2; Sedum plumbizincicola Cd; Zn [118] 
Pseudomonas sp. Lk9; Solanum nigrum Cd; Zn; Cu [119] 
Rahnella sp. JN6; Brassica napus Cd; Pb; Zn [120] 
Enterobacter sp. JYX7; Klebsiella sp. JYX10; Brassica napus Cu; Pb; Zn [121] 
Lead-tolerant fungus ZJ1; Sorghum bicolor L. Pb; Ni; Cu [122] 
Vicia faba; Zea mays; Earthworms (Eisenia fetida) Cu; Zn; Pb; Cd [100] 
Lupinus luteus; Bradyrhizobium sp., Pseudomonas sp. and Ochrobactrum cytisi Cu; Cd; Pb; As Zn [123] 
Bacillus thuringiensis GDB-1; Alnus firma As; Cu; Pb; Ni; Zn [124] 

 

 
 

图 2  基于食物网的多元生物修复技术 
Fig. 2  Remediation technology with multi-organisms based on food web. 
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4  展望 

我国土壤重金属污染严重，开发高效、普适

的生物修复技术是当前的瓶颈科学问题。土壤中

的生物通过物质循环和能量传递形成错综复杂的

网络联系，未来可在已有关于重金属污染土壤生

物多样性及其功能研究基础上，在食物网水平上

深入研究土壤生物间的相互作用机制及其对重金

属迁移转化的影响机制，提出土壤食物网的定向

调控原理与技术，建立多元生物联合强化的污染

土壤修复新技术，并形成基于食物网的土壤污染

生态风险评估体系。 
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