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改良剂对镉铜污染土壤中微生物群落及氮循环功能的影响 

宋久伟1，蔡宇涵1，季钱乾1，吴毅翀1，宋开付2*，刘杏梅3  

(1. 盐城师范学院湿地学院，江苏 盐城 224007；2. 烟台职业学院建筑工程系，山东 烟台 264670；3. 浙江大学

环境与资源学院，浙江 杭州 310030) 

摘要：通过向镉铜复合污染土壤中添加硅酸钠、海泡石、生石灰和磷酸二氢钙等4种改良剂，系统研究其对土壤

微生物群落结构及微生物介导氮循环功能的影响。结果表明：改良剂的添加显著提高了土壤pH，且显著降低了土

壤中有效态镉和有效态铜的含量，其中生石灰在上述三项指标中的作用均最大，生石灰添加使有效态镉和有效态

铜质量分数分别降至0.02、0.43 mg/kg，其土壤pH较对照提高了1.57；改良剂的添加提高了土壤碳氮养分水平，并

增加了Cd2+或Cu2+转运相关蛋白的表达，这可能为微生物适应镉铜复合胁迫提供了有利条件；海泡石和硅酸钠处

理降低了变形菌门的相对丰度，提高了酸杆菌门和绿弯菌门的相对丰度，而生石灰处理则降低了酸杆菌门的相对

丰度，增加了厚壁菌门和拟杆菌门的相对丰度；生石灰和磷酸二氢钙同时增强了固氮和反硝化功能，而硅酸钠与

海泡石则表现出对反硝化过程的抑制作用。综上可知，不同改良剂通过调控微生物的群落结构与功能，从多个层

面影响了镉铜污染土壤的氮循环过程。 
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Effects of amendments on microbial communities and nitrogen cycling 
in cadmium-copper contaminated soil 
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Abstract: By adding four amendments, sodium silicate, sepiolite, quicklime, and monocalcium phosphate, the effects on 
the microbial community structure and microbially mediated nitrogen cycling functions of cadmium-copper 
co-contaminated soils were systematically investigated. The results showed that amendment application significantly 
increased soil pH while markedly reducing the contents of available cadmium and copper in the soil. Among the 
amendments, quicklime exhibited the strongest effect, decreasing the mass fractions of available cadmium and copper to 
0.02 and 0.43 mg/kg, respectively, and increasing soil pH by 1.57 compared with the control. And, amendment 
application enhanced soil carbon and nitrogen nutrient levels and increased the expression of Cd2+- or 
Cu2+-transport-related proteins, potentially facilitating microbial adaptation to combined cadmium-copper stress. 
Sepiolite and sodium silicate treatments decreased the relative abundance of Proteobacteria while increasing those of 
Acidobacteriota and Chloroflexi, whereas quicklime treatment reduced the relative abundance of Acidobacteriota and 
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increased those of Firmicutes and Bacteroidota. Both quicklime and monocalcium phosphate enhanced nitrogen fixation 
and denitrification functions, whereas sodium silicate and sepiolite exhibited inhibitory effects on the denitrification 
process. Overall, different amendments influenced nitrogen cycling processes in cadmium-copper co-contaminated soils 
at multiple levels by regulating microbial community structure and function. 

Keywords: amendments; soil remediation; cadmium-copper co-contamination; soil microbe; nitrogen cycle 

 

微生物在土壤氮循环中发挥着核心作用，涉及

固氮、硝化和反硝化等关键步骤[1–3]。有研究[4–5]表

明，土壤中有效态镉和有效态铜等重金属含量的升

高，增加了土壤微生物的硝化和反硝化相关功能基

因的丰度，同时抑制了固氮功能基因的表达。这不

仅影响土壤中氮素的可利用性[1]，还可能引发氮素

流失和环境污染问题[2]。特别是在反硝化过程中，

不完全反应会释放强效温室气体一氧化二氮，加剧

臭氧层的破坏[6]。这说明重金属通过影响关键微生

物功能群，进一步扰乱土壤氮循环过程，威胁农业

可持续发展和全球环境安全[7]。 
为缓解土壤重金属污染，常用的修复材料包括

硅酸钠、海泡石、生石灰和磷酸二氢钙等[8–10]。这

些改良剂不仅能吸附和固定游离重金属离子，改善

土壤理化性质，还能提高土壤养分含量，调节pH，

从而有利于微生物的生存与功能恢复[9,11]。已有研

究[6]指出，改良剂的添加可通过调控氮素供应和微

生物活性，影响氮代谢相关功能基因的表达。 
目前，关于不同改良剂对镉铜复合污染土壤中

微生物介导氮循环功能影响的研究仍较为缺乏。系

统评估不同类型改良剂对微生物群落结构及其氮

循环功能的调控作用，对于揭示污染土壤的生态修

复机制具有重要意义。本研究中，通过向镉铜复合

污染土壤中添加硅酸钠、海泡石、生石灰和磷酸二

氢钙等4种改良剂，系统探讨其对土壤微生物群落

结构及微生物介导氮循环功能的影响，以期为重金

属复合污染土壤的生态功能提升及全球氮循环的

可持续调控提供依据。 

1 材料与方法 

1.1 供试材料 

供试土壤采自浙江省温岭市受镉和铜污染影

响的非淹水稻田表层，去除根系和碎石，并过孔径

为2 mm的筛后备用。土壤pH为5.79±0.09，镉、铜、

有 效 磷 、 有 效 钾 质 量 分 数 分 别 为 (2.44±0.12) 、

(183.0±0.5)、(15.6±0.6)、(169.0±3.4) mg/kg，总碳、

总氮质量分数分别为(17.30±0.11)、(1.71±0.00) g/kg，

C、N比为10.1±0.09。硅酸钠、海泡石、生石灰和

磷酸二氢钙均过孔径为0.15 mm的筛后备用。不同

改良剂中镉、铜、碳和氮的质量分数列于表1。 

表1 不同改良剂中镉、铜、碳和氮的质量分数 
Table 1 Mass fractions of cadmium, copper, carbon, and nitrogen 

of different amendments 

改良剂 
质量分数/(mg·kg–1) 

镉 铜 碳 氮 

硅酸钠 0.13±0.00 3.2±0.01 3.3±0.06 0.45±0.00 

海泡石 0.18±0.00 5.1±0.02 4.2±0.08 0.58±0.00 

生石灰 0.09±0.00 2.3±0.01 2.6±0.07 0.49±0.00 

磷酸二氢钙 0.12±0.00 4.5±0.01 3.5±0.05 0.39±0.00 
 

1.2 试验设计 

按照质量分数0.5%的比例向土壤中分别添加

硅酸钠、海泡石、生石灰、磷酸二氢钙，并以不添

加改良剂的土壤为对照(CK)，共5个处理，每个处

理重复3次。在25 ℃黑暗条件下培养90 d，采集培

养结束后的土壤测定相关指标。土壤样品分为2部

分：一部分经风干、研磨和筛分后用于土壤理化性

质和重金属测定；另一部分新鲜样本保存于–20 ℃
冰箱，用于土壤微生物量碳测定和DNA提取。 

1.3 测定指标及方法 

采用氯仿熏蒸萃取法[12]测定微生物量碳。采用

pH计测定土壤pH，其中土壤和水质量比为1∶2.5。

使用元素分析仪(Elementar Analysensysteme GmbH)
测定土壤总碳和总氮质量分数。参照文献[13]的方

法，使用0.01 mol/L氯化钙(与土壤溶液中Ca2+和Cl–

的 浓 度 相 似 ) 提 取 土 壤 ， 并 采 用 Agilent 7500A 
ICP-MS测定提取液中有效态镉、铜的量。 

使用DNA试剂盒(MP Biomedicals)从新鲜土壤

中提取DNA。提取的DNA样本由上海美吉生物医药

科技有限公司进行基因组测序。采用引物338F 

(5′-ACTCCTACGGAGGCAGCAGCAG-3′) 和 806R 

(5′-GGACTACHVGGTWTCTAAT-3′)[14] 扩 增 细 菌
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16S rRNA基因。扩增后，用FLASH(v1.2.11)[15]合并

得到的序列，并用fastp(0.19.6)进行质量过滤[16]。然

后使用QIIME 2(2020.2版本)[17]的DADA2[18]插件对

高质量序列进行降噪，并使用推荐参数，根据样本

内的错误分布获得单核苷酸分辨率。16S rRNA基因

在NCBI上的序列号为PRJNA733315。 

1.4 数据处理 

所有土壤理化性质和生物量碳数据均采用IBM 

SPSS Statistics 22进行单因素方差分析(ANOVA)，

并选用Tukey HSD进行事后检验，当P<0.05时认为

差异具有统计学意义。利用FAPROTAX预测不同改

良剂添加下与氮代谢相关的微生物功能群数，参照

文献[19]，通过PICRUSt2确认不同基因家族的表达

信息，并将其与KEGG功能数据库进行比对，获得

不同处理土壤中Cd2+、Cu2+转运蛋白的相对表达强

度、DNA复制及相关酶功能基因的相对表达强度以

及氮循环相关功能基因的相对表达强度。 

2 结果与分析 

2.1 不同改良剂添加下土壤有效态镉铜质量分数

和理化性质的变化 

从表2可知，与CK相比，4种改良剂的添加均显

著提高了土壤的pH；硅酸钠、海泡石和生石灰的添

加显著降低了土壤中有效态镉和有效态铜质量分

数；硅酸钠、海泡石和磷酸二氢钙的添加显著提高

了土壤中的总碳、总氮质量分数。其中，生石灰对

有效态镉、有效态铜质量分数的降低作用和对土壤

pH的提高作用均最大，其施用使有效态镉和有效态

铜质量分数分别降至0.02和0.43 mg/kg，其土壤pH

较对照提高了1.57；添加磷酸二氢钙的土壤pH显著

小于其他3种改良剂处理的；海泡石处理土壤中有

效态镉、有效态铜质量分数的降幅虽然小于生石灰

的，但其对土壤中总碳、总氮质量分数的提升作用

最大。 

表2 添加改良剂后土壤的有效态镉铜质量分数和理化性质 
Table 2  Available cadmium and copper mass fractions and physicochemical properties of soils after amendments application 

处理 有效态镉质量分数/ 
(mg·kg–1) 

有效态铜质量分数/ 
(mg·kg–1) 

总碳质量分数/ 
(g·kg–1) 

总氮质量分数/ 
(g·kg–1) 

pH 

对照 (0.67±0.03)a (1.37±0.17)a (17.3±0.11)c (1.71±0.00)c (5.79±0.09)e 

硅酸钠 (0.56±0.00)b (0.82±0.02)b (22.5±0.06)b (2.13±0.00)b (6.69±0.04)b 

海泡石 (0.30±0.03)d (0.56±0.05)c (26.2±0.04)a (2.39±0.00)a (6.40±0.01)c 

生石灰 (0.02±0.00)e (0.43±0.04)c (18.2±0.06)c (1.77±0.01)c (7.36±0.04)a 

磷酸二氢钙 (0.44±0.02)c (1.24±0.03)a (21.7±0.16)b (2.04±0.01)b (6.14±0.01)d 

注：同列不同字母表示不同处理间的差异有统计学意义(P<0.05)。  

2.2 不同改良剂添加下土壤微生物群落的变化 

2.2.1 土壤微生物量碳质量分数的变化 

从图1可知，与CK相比，添加硅酸钠和海泡石

后，土壤中的微生物量碳质量分数升高，添加生石

灰后，土壤中微生物量碳质量分数降低，且硅酸钠

和海泡石处理的微生物量碳质量分数显著高于生

石灰处理的。 

2.2.2 土壤细菌门相对丰度的变化 

从图2可知，镉铜复合污染土壤中的优势菌门

主要是变形菌门、放线菌门、酸杆菌门、绿弯菌门

和厚壁菌门；与CK相比，添加海泡石和硅酸钠降低

了土壤中变形菌门的相对丰度，但增加了酸杆菌门

和绿弯菌门的相对丰度；生石灰的添加主要降低了 
 

 
图柱上不同字母表示不同处理间差异有统计学意义(P<0.05)。 

图1 添加改良剂后土壤微生物量碳质量分数 
Fig. 1 Microbial biomass carbon mass fractions after 

amendments application  
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图2 添加改良剂后土壤细菌门相对丰度 

Fig. 2 Relative abundances of soil bacterial phyla 

after amendments application  

土壤中酸杆菌门的相对丰度并增加了厚壁菌门和

拟杆菌门的相对丰度；而添加磷酸二氢钙对土壤微

生物群落结构的影响较小。 

2.3 不同改良剂添加下土壤微生物功能的变化 

2.3.1 土壤中微生物Cd
2+
和Cu

2+
转运蛋白相对表达

强度的变化 

从图3可知，与CK相比，硅酸钠、海泡石和磷

酸二氢钙的添加均显著提升了土壤微生物Cd2+转运

蛋白的相对表达强度，且硅酸钠对Cd2+转运蛋白相

对表达强度的提升作用最强；生石灰和磷酸二氢钙

的添加均显著提高了土壤微生物Cu2+转运蛋白的相

对表达强度，且生石灰的提升作用最大。 

 
图柱上不同字母表示不同处理间差异有统计学意义(P<0.05)。 

图3 添加改良剂后土壤微生物Cd2+转运蛋白和Cu2+转运蛋白的相对表达强度 
Fig. 3 Relative expression intensities of microbial Cd2+ and Cu2+ transport proteins in soil after amendments application  

2.3.2 土壤中微生物DNA复制及相关酶功能基因

相对表达强度的变化 

从图4可知，与CK相比，添加海泡石的土壤微

生物DNA复制及相关酶功能基因的相对表达强度

均无显著变化；而添加生石灰显著增加了DNA复制 

 
图柱上不同字母表示同类基因不同处理间差异有统计学意义(P<0.05)。 

图4 添加改良剂后土壤微生物DNA复制及相关酶的

基因相对表达强度 
Fig. 4 Relative expression intensities of soil microbial genes 

involved in DNA replication and related enzymes after 

amendments application 

 
及相关酶功能基因的相对表达强度；添加硅酸钠和

磷酸二氢钙均显著增加了DNA复制、解旋酶和聚合

酶基因的相对表达强度。 

2.3.3 土壤微生物氮代谢相关功能的变化 

从图5可知，添加生石灰和磷酸二氢钙的土壤 

 
图柱上不同字母表示同一微生物功能群不同处理间差异有统计

学意义(P<0.05)。 

图5 添加改良剂后土壤中氮相关的微生物功能群数 
Fig. 5 Numbers of nitrogen-related microbial functional groups 

in soils after amendments application 
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微生物氮固定功能群数显著高于添加硅酸钠、海泡

石和CK的，且磷酸二氢钙处理的土壤微生物功能群

数最多；添加生石灰的土壤微生物反硝化功能群数

显著高于添加硅酸钠、海泡石和CK的；添加硅酸钠、

海泡石的2种氮相关土壤微生物功能群数与CK的差

异均无统计学意义。 

从图6可知，与CK相比，添加生石灰和磷酸二

氢钙均显著提升了氮代谢功能基因的相对表达强

度，而添加海泡石显著降低了氮代谢功能基因的相

对表达强度；添加磷酸二氢钙能显著提高硝酸还原

酶、亚硝酸还原酶、氧化亚氮还原酶和固氮酶功能

基因的相对表达强度；添加生石灰显著提高了硝酸

还原酶、亚硝酸还原酶和氧化亚氮还原酶功能基因

的相对表达强度；添加硅酸钠显著提高了硝酸还原

酶功能基因的相对表达强度。 

 
图柱上不同字母表示同类基因不同处理间差异有统计学意义(P<0.05)。 

图6 添加改良剂后土壤微生物氮代谢和氮代谢相关酶功能基因的相对表达强度 
Fig. 6 Relative expression intensities of microbial nitrogen metabolism and nitrogen metabolism-related enzyme functional genes 

in soils after amendments application  

3 结论与讨论 

本研究中，不同类型的改良剂可通过多种机制

共同作用，降低了土壤中有效态重金属的含量(表2)。
海泡石主要依赖表面吸附、离子交换、共沉淀和化

学吸附等机制，有效改变Cd2+和Cu2+的存在状态，

降低其活性，实现重金属的钝化作用[20]。硅酸钠则

主要通过形成稳定硅酸盐矿物以及增强土壤胶体

吸附与有机质络合等综合机制，降低有效态重金属

的含量[21]。在几种改良剂中，生石灰对有效态镉和

有效态铜的降低作用最强。其主要机制在于显著提

升土壤pH(表2)，从而促使Cd2+和Cu2+以氢氧化物形

式沉淀，降低其迁移性和生物有效性[22]，该结果与

已有研究[23]中生石灰对Cd2+的固定效果一致。相比

之下，磷酸二氢钙则主要通过提供磷酸根离子，与

Cd2+等二价重金属形成难溶的磷酸盐矿物，实现重

金属的固定与稳定化[24–25]。这一过程不仅降低了镉

的生物有效性，还可能通过促进其在土壤颗粒表面

的吸附与沉积，进一步增强其在土壤中的固定能力。 
本研究表明，不同类型土壤改良剂通过调节土

壤理化性质，诱导了微生物量、微生物群落结构、

重金属转运、DNA复制与氮循环功能在内的一系列 

微生物生态过程的联动响应。首先，微生物量碳含

量在硅酸钠和海泡石处理中较高(图1)，且这2种处

理中的碳氮含量也较高(表2)，表明碳氮资源的增加

是驱动微生物生物量增强的关键因素[26]。土壤pH

和有效态重金属含量是影响土壤微生物群落组成

的重要因素[13]。本研究中，4种改良剂均不同程度

地提升了土壤pH，并降低了有效态镉铜含量，这种

生存环境改变进一步引发了微生物群落结构的再

组装。生石灰通过提高pH抑制了偏好酸性的酸杆菌

门的丰度增加，同时促进了厚壁菌门与拟杆菌门的

丰度增加，硅酸钠和海泡石的施用降低了在重金属

污染环境中具有优势的变形菌门的相对丰度(图2)。

微生物群落结构的演替不仅体现了环境胁迫的缓

解过程，也暗示了群落功能的重构方向。进一步分

析表明，不同改良剂诱导的重金属胁迫响应差异明

显。硅酸钠和海泡石处理增强了Cd2+转运蛋白的表

达(图3)，有助于微生物通过排出或隔离机制维持胞

内金属离子稳态[27]，进而缓解镉毒性并改变土壤微

生物的组成和丰度，间接促进了微生物量碳含量增

加[28]。而生石灰和磷酸二氢钙处理则主要激活了

Cu2+转运蛋白，但对应处理下微生物量碳含量未见 
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提升，提示在镉铜复合污染体系中，Cd2+可能是导

致微生物毒性的主要因子。研究表明，高浓度的铜

会破坏膜的完整性[29]，从而导致细胞失活；高浓度

的镉会降低污泥中脱氢酶、碱性和酸性磷酸酶的活

性[30]，镉铜污染对微生物的毒性机制还有待进一步

研究。此外，微生物的胁迫响应不仅限于群落组成和

金属转运机制，还体现在核心代谢功能的调节上[31]。

本研究发现，硅酸钠、生石灰及磷酸二氢钙均显著

增强了与DNA复制及相关酶功能基因的表达(图4)，
显示出改良剂可能通过促进微生物细胞增殖与修

复能力，加速其群体恢复与功能稳定性建立[32]。 
上述微生物结构与功能变化进一步体现在氮

循环过程的调控中。本研究结果表明，生石灰和磷

酸二氢钙显著增强了土壤固氮与反硝化功能，从而

有效提升了氮素转化效率。其促进作用主要体现在

两个方面：一是提高了固氮菌群和反硝化菌群数量

(图5)，二是增强了固氮酶和反硝化相关酶的表达水

平(图6)。该结果与前人的研究结论一致[33–34]。进一

步分析发现，其促进效应与土壤pH升高及重金属有

效态浓度降低密切相关(图6)，这表明土壤理化性质

的改善可为功能微生物的生长与代谢活动提供有

利条件[35]。相比之下，硅酸钠和海泡石的添加则对

反硝化过程产生了抑制效应，主要表现为反硝化功

能菌群数量的下降(图5)。其可能机制包括：一方面，

硅酸钠释放可溶性硅，并吸附Zn²⁺、Fe³⁺等微量营

养元素[36]，抑制反硝化细菌繁殖；另一方面，海泡

石的高吸附性可能减少土壤中可溶性有机碳的供

应[37]，限制反硝化菌对碳源的获取。这种反硝化抑

制作用有助于提升土壤氮素保留能力。 
综上所述，不同改良剂通过特异性理化机制显

著降低了有效态镉铜的含量。土壤理化条件的改变

引发了微生物群落结构的重组，进而改变了金属转

运蛋白表达、DNA复制与氮循环功能。生石灰和磷

酸二氢钙增强了固氮与反硝化过程，而硅酸钠和海

泡石则通过抑制反硝化菌群数量表现出一定的反

硝化抑制效应，有助于氮素的保留。土壤改良剂通

过影响土壤理化性质、微生物群落结构、功能基因

表达、生态功能的多层联动机制，驱动了微生物对

重金属胁迫的适应性响应，并在此基础上重塑了土

壤氮循环过程，体现出污染修复与功能重建的协同

效应。 
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