
食源性致病细菌在土壤中的生存策略及其治理方式

杨埔,鞠峰,张丽珍

引用本文:
杨埔,鞠峰,张丽珍. 食源性致病细菌在土壤中的生存策略及其治理方式[J]. 农业环境科学学报, 2022, 41(12): 2694-2704.

在线阅读 View online: https://doi.org/10.11654/jaes.2022-1002

您可能感兴趣的其他文章

Articles you may be interested in

土壤中有机肥源抗生素抗性基因环境归趋与风险管理研究进展

王芳,豆庆圆,付玉豪,梅芝,相雷雷,刘雨,蒋新,SCHAEFFERAndreas,朱永官,TIEDJEJamesM.

农业环境科学学报. 2022, 41(12): 2563-2576   https://doi.org/10.11654/jaes.2022-1245

重金属协同选择环境细菌抗生素抗性及其机制研究进展

张佳奇,徐艳,罗义,毛大庆

农业环境科学学报. 2016, 35(3): 409-418   https://doi.org/10.11654/jaes.2016.03.001

土壤微塑料和农药污染及其对土壤动物毒性效应的研究进展

薛颖昊,黄宏坤,靳拓,陈思,徐湘博,李少华,宝哲,居学海,习斌

农业环境科学学报. 2021, 40(2): 242-251   https://doi.org/10.11654/jaes.2020-1248

粪源环丙沙星对潮土中抗生素抗性基因的影响

常旭卉,贾书刚,王淑平,周志强

农业环境科学学报. 2018, 37(12): 2727-2737   https://doi.org/10.11654/jaes.2018-0401

兽用抗生素研究的文献计量学分析

李红娜,阿旺次仁,李斌绪,叶婧,朱昌雄

农业环境科学学报. 2017, 36(11): 2297-2306   https://doi.org/10.11654/jaes.2017-0659

关注微信公众号，获得更多资讯信息

http://www.aes.org.cn/nyhjkxxb/ch/index.aspx
http://www.aes.org.cn/nyhjkxxb/ch/reader/view_abstract.aspx?doi=10.11654/jaes.2022-1002
http://www.aes.org.cn/nyhjkxxb/ch/reader/view_abstract.aspx?doi=10.11654/jaes.2022-1245
http://www.aes.org.cn/nyhjkxxb/ch/reader/view_abstract.aspx?doi=10.11654/jaes.2016.03.001
http://www.aes.org.cn/nyhjkxxb/ch/reader/view_abstract.aspx?doi=10.11654/jaes.2020-1248
http://www.aes.org.cn/nyhjkxxb/ch/reader/view_abstract.aspx?doi=10.11654/jaes.2018-0401
http://www.aes.org.cn/nyhjkxxb/ch/reader/view_abstract.aspx?doi=10.11654/jaes.2017-0659


农 业 环 境 科 学 学 报
Journal of Agro⁃Environment Science

2022，41（12）:2694-2704 2022年12月

杨埔，鞠峰，张丽珍 . 食源性致病细菌在土壤中的生存策略及其治理方式[J]. 农业环境科学学报, 2022, 41（12）：2694-2704.
YANG P, JU F, ZHANG L Z. Survival and decontamination strategies of food-borne bacterial pathogens in soil[J]. Journal of Agro-
Environment Science, 2022, 41（12）：2694-2704.

开放科学OSID

食源性致病细菌在土壤中的生存策略及其治理方式

杨埔 1，鞠峰 2，张丽珍 1*

（1.山西大学生命科学学院，太原 030006；2.西湖大学工学院浙江省海岸带环境与资源研究重点实验室，杭州 310024）

收稿日期：2022-10-10 录用日期：2022-12-02
作者简介：杨埔（1987—），男，山西太原人，博士，讲师，主要从事土壤微生物生态学研究。E-mail：yangpu@sxu.edu.cn
*通信作者：张丽珍 E-mail：lizhen@sxu.edu.cn
基金项目：国家自然科学基金青年科学基金项目（32101384）；山西省基础研究计划青年科学研究项目（20210302124150）；山西省高等学校科技创

新项目（2019L0104）
Project supported：Young Scientists Fund of the National Natural Science Foundation of China（32101384）；Young Scientists Fund of the Fundamental

Research Program of Shanxi Province, China（20210302124150）；Scientific and Technological Innovation Programs of Higher Education
Institutions in Shanxi Province, China（2019L0104）

摘 要：土壤健康，特别是农业土壤的健康，与食品安全密切相关。然而，目前在土壤中已检出了大肠杆菌、肠沙门氏菌、单核增

生李斯特氏菌等食源性致病细菌。某些食源性致病细菌能适应土壤中生物与非生物环境并可长期存活，其毒力基因与抗生素抗

性基因可能会通过食物链传播，从而给土壤环境生物安全与消费者健康带来风险。本文综述了土壤中食源性致病细菌的主要来

源及其生存策略，并介绍了源头治理和原位修复的方法。在此基础上，对土壤中食源性致病细菌治理的技术策略进行了展望，并

从改善土壤化学环境和物理环境、切断传播途径、生物防治等方面讨论了未来研究重点关注的方向，以期为保障土壤健康和食品

安全提供新思路。

关键词：土壤健康；食源性致病细菌；抗生素抗性；生物膜；微塑料

中图分类号：X53；TS201.3 文献标志码：A 文章编号：1672-2043（2022）12-2694-11 doi:10.11654/jaes.2022-1002

黏附与形成
生物膜代谢

调整



杨埔，等：食源性致病细菌在土壤中的生存策略及其治理方式2022年12月

www.aes.org.cn

食源性致病菌是一类可以引起食品腐败变质，并

导致食源性疾病的微生物，主要包括细菌、真菌、病毒

和寄生虫[1]。食源性致病菌是目前食源性疾病的主

要诱因，其中由细菌引起的疾病占到了 2/3[1]。这些食

源性致病细菌会产生毒素，引起恶心、呕吐、腹痛、肠

道功能菌群紊乱、腹泻、便血、败血症、菌血症等，甚至

导致死亡，从而带来严重的健康风险[2-3]。动物及动

物来源的食品，如肉制品、乳制品、蛋制品等，被认为

是食源性致病细菌传播进入人体的主要途径[1-2]，另

外，食源性致病细菌还存在于新鲜水果、蔬菜、饮用

水、果汁等食品，以及土壤、空气等环境和动物粪便

中，从而直接或间接通过食物链传播进入人体[2，4-6]。

作为一种重要的自然资源，土壤为人类活动提供

了物理环境，为植物的生长提供了各种养分[7]。土壤

中含有丰富的微生物资源，这些微生物参与了生物地

球化学循环和土壤污染的生物修复，并且为人类提供

了丰富的代谢物，如各种抗生素[8-10]。然而，由土壤微

生物引起的人类疾病时有发生。一些土壤微生物会

对人体健康造成伤害，导致球孢子菌病、真菌性脑膜

炎等疾病；而一些食源性致病菌也可以在土壤中存

活，并黏附到植物表面，进而通过食物链传播[11-12]。

目前，在城市土壤、农田土壤以及森林土壤中均

发现了食源性致病细菌，且城市土壤中的食源性致病

细菌浓度显著高于其他两种土壤[13]。土壤中含有包

括单核增生李斯特氏菌（Listeria monocytogenes）、肠沙

门氏菌（Salmonella enterica）、大肠杆菌（Escherichia

coli）、空肠弯曲杆菌（Campylobacter jejuni）、肉毒梭菌

（Clostridium botulinum）在内的多种食源性致病细

菌[12，14]及其相关的毒力基因[15]。不仅在土壤表层，甚

至在 3 m的深层土壤中也发现有食源性致病细菌[16]。

这些土壤中的食源性致病细菌可以通过直接接触传

播到人体，也可以黏附到植物表面后进入植物内

部[17-18]，或通过下雨溅起的水珠[19]、带菌灰尘[20]等方式

到达植物地上部分，并随着这些农产品一起流入市

场，造成疾病的暴发，危害人类健康。另外，土壤中的

食源性致病细菌还可以进入地下水[21]，通过饮用水系

统危害人体健康。随着“大健康”（One Health）概念

的提出，土壤健康，特别是土壤中食源性致病细菌的

治理，也成为了一个亟待研究的全球性课题[12]。

1 土壤中食源性致病细菌的主要来源

施用粪肥、灌溉等人类生产活动过程和降水等自

然过程可以将动物粪便、水体、空气中的食源性致病

细菌带入到土壤中，从而对环境生物安全及人体健康

构成威胁。

施用粪肥能为植物的生长提供营养（如氮、磷、钾

元素），增加土壤中的碳含量，中和酸性土壤，进而提

高作物产量[5]。但人体肠道和动物肠道中含有大量

的食源性致病细菌，这些食源性致病细菌会进入粪

便，并通过施用粪肥直接进入土壤，或通过堆肥产

品[5]间接进入土壤。食源性致病细菌在粪肥中的赋

存情况不仅与来源有关，也与存放方式、禽畜年龄、饲

料、季节等因素有关[5，22]。食源性致病细菌在粪便中

的存活率具有菌种间差异，如：大肠杆菌和空肠弯曲

杆菌的含量随存放时间的延长而降低，而单核增生李

斯特氏菌的含量则比较稳定[23]；某些食源性致病细菌
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在粪便中可存活 5周以上[24]。因此，施用粪肥引起的

食源性致病细菌感染时有发生[25]。尽管堆肥过程中

会经历 70 ℃以上的高温，但是在堆肥产品中依然能

检测到残留的食源性致病细菌[26]。特别是在自然堆

肥过程中，中心温度很高，但表面温度依然较低，这些

食源性致病细菌仍然可以存活下来，然后进入农田土

壤。另外，动物粪便中含有大量的抗生素及抗性基

因[27]，因此，动物粪便来源的有机肥产品可能成为抗

生素污染和超级细菌的来源之一。

灌溉是农业生产中必不可少的环节。随着人口

的增长，粮食需求越来越大，随之而来的是农业用水

量的快速增长。灌溉用水的来源广泛，湖泊、河流、水

库和地下水是常见水源[28]。近年来，由于缺水问题，

污水经处理之后获得的再生水也被回用于农田，即再

生水灌溉[29]。然而，这些灌溉水源中常含有食源性致

病细菌[28，30-32]。在室温条件下，大肠杆菌可以在河水

中存活 60 d，沙门氏菌可以存活 90 d，而在低温条件

下能存活更长时间[33]。水体中的食源性致病细菌可

以通过灌溉污染蔬菜，特别是贴地蔬菜，如生菜[34-35]，

而喷灌则可以将食源性致病细菌直接喷洒到植物地

上部分[36]。食源性致病细菌在植物地上部分的存活

时间可达 20 d以上[37]，给食物供应链相关人员和消费

者带来了潜在风险。

空气污染也是土壤中食源性致病细菌的重要来

源。空气中不仅含有 PM2.5、PM10等颗粒物，二氧化硫

（SO2）等有害气体，而且还存在有大量的食源性致病

细菌[6]。空气中的食源性致病细菌主要来源于某些

环境，如鸡舍等养殖场、垃圾填埋场、医院[38-39]等，其

可以通过降水进入土壤和水系[40]，或通过风力传播到

周围的环境中[41]。近年来新冠疫情的暴发，使食源性

致病细菌在空气中的传播也受到了广泛关注。

食源性致病细菌通过上述途径进入土壤环境后

的存活率差异较大。通过灌溉进入土壤的大肠杆菌

能存活 18 d以上[42]，将污染牛粪添加到土壤，其中的

大肠杆菌可以在土壤中存活 56~70 d[25，43]，沙门氏菌

在土壤中可以存活 75~77 d[24，43]。而在种植有萝卜或

洋葱的土壤中，通过不同途径（粪肥或灌溉）进入土壤

中的大肠杆菌的存活时间在 154~196 d[44]。这些结果

说明土壤中食源性致病细菌的存活率不仅受到了污

染源的影响，而且也受到了其他环境因素的影响。

2 食源性致病细菌在土壤中生存的影响因素

食源性致病细菌在土壤中生存状况与存活时间

受到多种非生物因素（如土壤理化性质与抗生素等）

与生物因素（如微生物互作）的共同影响。

2.1 非生物因素

典型土壤理化性质（包括土壤质地类型、湿度、深

度、电导率和有机质含量等），显著影响了食源性致病

细菌在土壤中的存活率[14]。

土壤湿度会影响微生物的生长以及酶活性[45]。

随着湿度的升高，土壤呼吸强度也呈现先升高后降低

的趋势，其最适湿度为 60%~70%持水量[46]。因此，合

适的土壤湿度有助于食源性致病细菌的生存。土壤

电导率代表了土壤中可溶性离子的浓度。电导率过

高，说明土壤中离子浓度太高，渗透压过高，最终导致

微生物细胞失水甚至裂解[47]，食源性致病细菌的存活

率下降[14]。

土壤中的有机质不仅可以为食源性致病细菌的生

长提供营养[48]，还可以作为食源性致病细菌在土壤中的

黏附位点，较高的有机质含量可以促进其在土壤的存

活[49]。在土壤中加入有机肥，也能提高食源性致病细菌

的存活率[50]。另外，土壤中较高的总氮和水溶性碳含量

促进了沙门氏菌和大肠杆菌等食源性致病细菌在土壤

中的存活[51-52]。因此，土壤中的营养物质也是决定食源

性致病细菌存活率的关键因素之一。BRENNAN等[53]

的报道指出，在土壤中加入矿物质（蒙脱石、高岭石和伊

利石）能提高食源性致病细菌的存活率。

土壤质地类型通过土壤颗粒大小的分布状况来

表征。研究表明，食源性致病细菌在土壤中的存活时

间与砂粒含量呈负相关，与黏粒/粉粒含量呈正相

关[14，54-56]。土壤颗粒大小决定了土壤孔隙度，并且会

影响气体（如氧气）在土壤中的扩散[57]，而氧气含量会

直接影响微生物的代谢和生长。另外，粒径越小的土

壤颗粒比表面积越大，对土壤中水分的吸附作用越

强，土壤中含水量越高[58]，这也会影响到食源性致病细

菌的生存。与砂土相比，黏土中凋落物降解速度较慢，

因此土壤中有机质含量较高[59]；土壤中有机碳的含量

也与黏粒和粉粒的含量呈正相关，与环境温度呈负相

关[60]；而生物固氮效率与粉粒含量呈正相关，但与黏粒

含量呈负相关[61]。因此，土壤质地类型通过影响其他

土壤因素，间接影响了食源性致病细菌的存活率。

抗生素可以作用于DNA的复制、转录、蛋白质翻

译、细胞壁合成、细胞膜合成等生物学过程，抑制细菌

的生长或杀死细菌，在治疗感染中发挥了极其重要的

作用[62]。土壤中的抗生素主要来自于含有粪便的有机

肥[63]和灌溉水[64]。抗生素胁迫会导致抗性选择与敏感
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细菌的死亡，促使抗性细菌及抗性基因的相对丰度升

高，土壤微生物群落结构改变[65]，最终影响到生物地球

化学循环[66]。抗生素抗性基因可以通过微生物从土壤

中传播到蔬菜上[67]，在蔬菜上的抗生素抗性基因丰度

甚至比土壤中高[68]。某些抗性基因在土壤中能存在 2
a 以上[69]，且这些抗性基因还能通过基因的水平转

移[70-72]传播到其他土壤微生物乃至食源性致病细菌

中，从而严重威胁到食品安全。目前在土壤中已经发

现了能耐受多种抗生素的超级细菌[73]。

2.2 生物因素

微生物之间相互作用是影响食源性致病细菌在

土壤中存活的因素之一。食源性致病细菌进入土壤

中，可以视作一种“生物入侵”，土著微生物会对外源

微生物的入侵产生一定的抵抗力[74]。研究发现，根际

土著微生物能显著抑制食源性致病细菌的存活[75-76]。

土壤中土著微生物多样性越高，食源性致病细菌的存

活率越低[77-78]。进一步研究发现，多样性高的土壤，

微生物对营养的竞争也更激烈，微生物的入侵则更加

困难[79]。另外，微生物之间的竞争也可能会导致某些

微生物的抑菌物质产量上升[80-81]，从而杀死入侵的食

源性致病细菌。尽管如此，仍然在很多土壤中检测到

食源性致病细菌，因此，土著微生物可以防止食源性

致病细菌的大暴发，但不能完全杀死入侵的食源性致

病细菌。

3 食源性致病细菌在土壤中的生存策略

3.1 被动迁移与主动迁移

食源性致病细菌在土壤中的迁移和扩散会扩大

其生存环境，进而带来更严重的风险。真菌的生长方

式为顶端生长，其菌丝可以在土壤中扩散，而细菌在

土壤中的迁移分为被动迁移和主动迁移[82]。

食源性致病细菌可以借助水和风力在土壤中进行

被动迁移。土壤中的食源性致病细菌可以沿灌溉水或

雨水在土壤中进行水平方向和垂直方向的迁移。在含

有食源性致病细菌的土壤上方空气中也含有大量的食

源性致病细菌[83]，说明食源性致病细菌不仅可以通过空

气进入土壤，也可以从土壤中进入空气。食源性致病

细菌随气溶胶可以传播1 m左右[84]，而风力可以将食源

性致病细菌传播到150 m以外的环境中[41]。

除了被动迁移，当土壤中含水量较高时，一些细

菌可以借助鞭毛在水中游动；而当含水量不足时，鞭

毛可以介导细菌沿真菌菌丝或植物根系在土壤中运

动[82，85]。真菌菌丝表面可以形成一层水膜，辅助细菌

的迁移[86]。革兰氏阴性菌的鞭毛由基体、钩形鞘和鞭

毛丝 3部分组成。鞭毛丝逆时针运动时，可以推动细

菌细胞向前运动；顺时针运动时，可以拉动细菌细胞

倒退运动[87]。鞭毛运动的方向主要由趋化性决定。

一般来说，细菌的趋化性运动分为 3步：（1）细胞膜上

的趋化性受体蛋白识别环境中的信号，如根系分泌

物；（2）信号通过信号转导途径，最终由CheY蛋白传

递到鞭毛运动蛋白；（3）鞭毛调整运动方向[49，88]。细

菌细胞内CheY的磷酸化和去磷酸化控制着鞭毛的运

动方向，其磷酸化由 CheA负责，而去磷酸化由 CheZ
负责[87-88]。沙门氏菌[49]、李斯特氏菌[89]也都有鞭毛结

构和趋化性系统，也可能利用鞭毛在土壤中传播与扩

散；在缺失鞭毛系统后，单增李斯特菌在土壤中的存

活率显著下降[89]。

3.2 表面黏附与生物膜的形成

食源性致病细菌还可以通过表面黏附与生物膜

形成提高存活率。例如：在与生菜叶片接触之后，单

增李斯特菌可以迅速黏附到叶片表面[90]；沙门氏菌也

可以黏附于苹果表面，形成生物膜[91]。生物膜的形成

需要固体表面，如土壤颗粒[92]、根系[93]、菌丝[94]、塑料[95]

及各种管道[96]的表面。特别是近年来，微塑料污染越

来越严重，这些微塑料为食源性致病细菌生物膜的形

成提供了大量的固体表面，因此带来了严重的健康风

险[97-99]。生物膜的形成大致可分为 3步，聚集与黏附、

细菌生长和生物膜的成熟、解离[100]。在生物膜形成

的过程中，细菌的运动能力下降[100]。胞外多糖可以

促进细菌生物膜的形成，并且可以保护细菌免遭抗生

素的攻击[101]，从而使食源性致病细菌的存活率提高。

土壤中某些微生物甚至可以促进食源性致病细菌在

植物根系的黏附[102]。生物膜中的微生物细胞相互紧

密接触，为抗性基因的水平转移，特别是接合转

移[103]，提供了便利条件，因此，生物膜还可以提高抗

生素抗性基因的丰度[104-105]。

3.3 适应土壤环境的机制

研究发现，沙门氏菌在含有西红柿根系分泌物的

培养基中，糖代谢相关的基因表达量显著提高[106]；而

在含有生菜根系分泌物的培养基中，氨基酸合成相关

的基因表达量提高最多[107]。李斯特菌在含有土壤提

取物的培养基上，趋化性迁移相关基因和糖类转运蛋

白的表达量显著提高[108]。因此，在进入土壤后，食源

性致病细菌会响应周围的理化环境及生物环境，调整

其基因的表达量和代谢途径的通量。

微生物对环境变化的响应需要双组分系统和转
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录调控因子的参与。双组分系统由两部分组成：位于

细胞膜的组氨酸激酶和位于胞内的应答调控蛋白。

组氨酸激酶的胞外结构域可以感知环境信号的变化，

然后催化胞内结构域中组氨酸的自磷酸化，该磷酸基

团可以进一步转移到应答调控蛋白中保守的天冬氨

酸残基上，而磷酸化的应答调控蛋白可以调控相关基

因 的 表 达[109]。 单 增 李 斯 特 菌 中 的 双 组 分 系 统

LisRK[76]和ArgA/ArgC[110]可以提高细菌在土壤中的存

活率，而沙门氏菌中的 EnvZ/OmpR系统可以提高细

菌细胞在土壤颗粒表面的黏附[49]。转录调控因子

RpoS参与了细菌对酸和渗透压等环境胁迫的耐受、毒

力基因的表达、鞭毛蛋白的表达、抗生素的合成等多种

生物学过程[111-112]。与野生型细菌相比，敲除 rpoS基因

的大肠杆菌和沙门氏菌在土壤中的存活率显著下

降[51，113]。因此，通过双组分系统和转录调控因子对土

壤环境进行快速响应，有助于食源性致病细菌在土壤

中的生存。

4 土壤中食源性致病细菌的治理方式

土壤中食源性致病细菌的危害正受到人们的广

泛关注，然而，其治理策略尚不成熟。目前对土壤中

食源性致病细菌的治理，主要有源头治理和原位修复

两种策略。

4.1 源头治理

堆肥、灌溉和空气污染是土壤中食源性致病细菌

污染的主要来源。因此，对这些污染源进行治理，可

以从源头上避免土壤中的食源性致病细菌污染。

如前所述，堆肥过程中的高温可以杀死一部分食

源性致病细菌，但是依然会有食源性致病细菌的残

留，因此需要进一步对堆肥工艺进行改进。有研究表

明，在牛粪中加入米糠等有机废物进行堆肥，可以增

加有机物含量，进而提高堆肥温度，提高对大肠杆菌

的清除效率[114]。在碱性条件下，碳酸根阴离子和铵

盐可以有效清除粪肥中的大肠杆菌和沙门氏菌[115]；

而生防菌剂的应用，也能完全杀灭粪肥中的大肠杆

菌[116]。一些表面活性剂，如鼠李糖脂和吐温 80，也可

以有效清除土壤中的抗生素抗性基因[117]。

水体中食源性致病细菌的治理，目前主要关注于

污水处理。虽然活性污泥能清除污水中 98%的食源

性致病细菌[118]，紫外照射和臭氧也能使污水中的食

源性致病细菌下降 1.5~3.6个数量级[119]，但是依然会

有残留。氯气[120]、巴比妥酸[121]、二氧化钛结合紫外照

射[122]、生防细菌[123]、蚯蚓生物滤池[124]等方式均可以在

一定程度上降低水体中的食源性致病细菌浓度，但是

依然无法彻底消除隐患。相比之下，利用微藻进行污

水处理，可以完全清除粪肠球菌和大肠杆菌[125]，而将

噬菌体应用于污水处理，14 h之后即无法检测到水体

中的大肠杆菌和伤寒沙门氏菌[126]，以上是两种非常

高效的环境友好型污水处理方式。这些方法，也可以

尝试引入到其他来源水体及对其他食源性致病细菌

的处理中。另外，如前所述，沟灌可以将水中的食源

性致病细菌转移到蔬菜的贴地叶面上[35]，喷灌可以

将食源性致病细菌直接喷洒到植物地上部分[36]，而

滴灌可以有效减少种植洋葱表面大肠杆菌的数

量[127]。因此，改进耕作方式也可以减少食源性致病

细菌的传播。

通风、紫外照射、过滤、二氧化钛结合光催化是室

内空气杀菌的常用方法[84]，然而这些方法并不适用于

室外空气的治理。空气中的食源性致病细菌来源于

其他环境，因此，切断源头的传播，对养殖场、污水处

理厂、垃圾处理厂等场所进行治理，是对空气中食源

性致病细菌污染进行治理的最有效方法。

4.2 原位修复

4.2.1 传统方法

农田土壤不仅受到食源性致病细菌的污染，更重

要的是会受到植物致病细菌的影响。因此，农业上经

常利用化学法和物理法进行土壤消毒。前者会用到

溴甲烷、威百亩、四氧化二氮等杀菌剂，采用熏蒸或灌

溉的方式进入土壤；后者包括高温闷棚、蒸汽消毒。

这些方法不仅能杀灭植物致病细菌，也能清除土壤中

的食源性致病细菌污染[42，128]。然而，化学法用到的这

些杀菌剂毒性较大、残留时间长，因此近年来逐渐被

禁止使用；高温闷棚耗时较长，并且受到气候条件的

影响；蒸汽消毒成本较高，因此也未能推广使用[128]。

随着科技的发展，近年来兴起的一些环境友好型治理

方式也有所报道，并取得了良好的效果。

4.2.2 生物炭

生物炭是生物质在无氧条件下经高温处理而获

得的产品[129]。生物炭进入土壤后，能改变土壤的 pH、

元素组成、营养成分等土壤理化性质，进而影响微生

物的生长代谢[129]。某些生物炭还可以促进大肠杆菌

在土壤中的消亡[130]。进一步研究表明，生物炭可以

吸附环境中的营养物质，从而抑制大肠杆菌的生

长[131]；生物炭可以吸附环境中的游离DNA，从而抑制

抗生素抗性基因的转化[132]。在生物炭表面加载铁离

子，可以进一步提高其对食源性致病细菌的清除能
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力[133]。另外，生物炭也可以导致食源性致病细菌ATP
合成减少及细胞膜通透性降低，进而抑制抗生素抗性

质粒的接合转移[134]。但也有研究表明，猪粪制成的生

物炭能提高沙门氏菌在土壤中的存活率[135]；某些生物

炭的添加也可能使部分抗生素抗性基因在土壤中的

半衰期延长[69]；大肠杆菌能黏附于生物炭表面形成生

物膜[131]，增加了杀灭难度。因此，需要进一步深入分

析影响生物炭使用效果的因素，并优化生物炭的制作

工艺，以期增强其对食源性致病细菌的清除效果。

4.2.3 新型生物材料

与传统的化学杀菌剂相比，新型生物材料毒性较

小，是一种环境友好型产品。新型生物材料主要通过

产生活性氧等途径抑制微生物活性。羟基磷灰石作

为一种常见的无机改良剂，其载体已被广泛应用于空

气、水体和土壤污染的治理[136]。大黄素是提取自中

药的一种成分，具有多种生理功能，将其与羟基磷灰

石载体合成大黄素-羟基磷灰石复合物，在光照条件

下能产生活性氧，有效清除水体中的四环素和金黄色

葡萄球菌[137]。生物炭表面加载钴作为一种新型生物

材料，可以激活过硫酸氢盐，并进一步产生活性氧，30
min内即可清除粪肥中 96.5%的环丙沙星[138]，从而可

以减少土壤环境中的抗生素胁迫及抗性细菌的生长。

因此，将这些新型生物材料应用于土壤中食源性致病

细菌的治理，也具有良好的应用前景。

4.2.4 生物防治

生物防治近年来也受到了广泛关注。很多植物，

特别是药用植物，可以产生抑菌物质，如禾本科香根

草属 Vetiveria zizanioides和 Vetiveria nigritana根部产

生的基油可以有效抑制革兰氏阳性食源性致病细菌

的生长[139]，湖北旋覆花（Inula hupehensis）根部提取的

麝香草酚衍生物可以抑制金黄色葡萄球菌和大肠杆

菌的生长[140]，石竹科肥皂草属植物 Saponaria cypria产

生的皂苷和酚类化合物可以抑制大肠杆菌、金黄色葡

萄球菌、粪肠球菌和肠炎沙门氏菌的生长[141]。而且

一些植物的根系内生菌也会产生抑菌物质，如禾本科

金须茅属 Chrysopogon zizanioides根系内生的枯草芽

孢杆菌可以抑制大肠杆菌的生长[142]。将这些植物应

用于生物修复，可以清除土壤中的食源性致病细菌。

例如，在种植有新西兰植物Metrosideros robusta的土

壤中，14 d后大肠杆菌数量下降了90%[143]。

某些土壤生物，如植物根系、细菌、真菌产生的挥

发性抑菌物质可以扩散到空气中，从而可以在大尺度

上杀灭食源性致病细菌。这些生物应用于土壤生物

熏蒸，可以代替化学熏蒸[128，144]。强还原土壤灭菌也

是目前应用较多的土壤消毒法。该方法是在土壤中

添加易分解有机物后立即进行灌溉，然后覆盖塑料薄

膜，从而创造出还原状态，以利于这些有机物的厌氧

分解，在此过程中，氧气含量减少，好氧菌生长受到抑

制，厌氧菌快速生长。厌氧条件下还可以发酵产生有

机酸等对食源性致病细菌有致死作用的物质[145-146]，

从而杀灭食源性致病细菌。

5 总结与展望

目前，土壤中食源性致病细菌带来的潜在风险已

经受到了广泛的关注。污水与人体或动物肠道中的

食源性致病细菌可以通过施用粪肥、灌溉、降水等多

种方式进入土壤，影响环境生物安全，并可以通过食

物链危害消费者的健康。土壤理化性质、抗生素、土

著微生物的多样性、食源性致病细菌的迁移能力、生

物膜形成能力等多种环境因素及生物因素均会影响

食源性致病细菌在土壤中的存活率，进而决定了其带

来的风险程度。然而，影响食源性致病细菌在土壤中

存活率的分子机制尚待深入研究。

土壤中食源性致病细菌的清除与治理是保障食

品安全的重要环节。虽然多种源头治理和原位修复

方法可以应用于土壤中食源性致病细菌的清除，但

其实际应用效果仍有待进一步验证。下一步应该从

以下几个方面加强对食源性致病细菌治理方式与技

术策略的关注与研究：

（1）生物膜可以促进食源性致病细菌在土壤中的

存活。土壤化学环境如何影响食源性致病细菌生物

膜的形成，如何改善土壤化学环境，进而干预乃至抑

制食源性致病细菌生物膜的形成值得深入研究。

（2）食源性致病细菌可以黏附于微塑料、管道等

人造物体表面形成生物膜。如何改进这些材料及清

除土壤中的微塑料污染，改善土壤物理环境，从而防

止食源性致病细菌生物膜的形成，成为一个亟待解决

的重大科学技术问题。

（3）食源性致病细菌可以在食品-水源-土壤-空
气等环境中传播，其在大尺度空间的迁移规律尚不明

确，加强源头治理、切断传播途径的治理方式值得进

一步研究。

（4）生防细菌、噬菌体已经应用于堆肥和污水中

食源性致病细菌的清除，而生防细菌、生防真菌也已

经应用于土壤中植物致病细菌的防治。生防菌剂是

否可以应用于土壤中食源性致病细菌的治理，如何提
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高生防菌剂的治理效果，需要进一步探索。
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