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摘　要 ：土壤重金属污染面积大，波及范围广，是一个全球性的环境问题。重金属的大量积累会降低土壤

中微生物的生物量和活性，甚至会影响微生物群落的结构和多样性。土壤微生物由于其高灵敏度和及时对

环境因素作出变化而越来越多地被用作监控土壤质量的生物指标。现主要针对土壤中重金属污染在土壤微

生物活性、生物量、微生物群落结构等方面的影响进行综述。结合现有研究因素综合考虑，对微生物生态

学研究指标在重金属土壤修复领域进行展望，为重金属污染土壤研究提供更为全面的质量评价和有效指标。
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Effect of heavy metal pollution on soil microbial ecology
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Abstract: Soil heavy metal pollution is a global environmental problem because the pollution area is large and 
spreads widely. The accumulation of heavy metals will reduce the biomass and activity of microorganisms in the 
soil, and even affect the structure and diversity of microbial communities. Soil microbial properties are increasingly 
being used as biological indicators of soil quality due to their high sensitivity, and timely response to environmental 
factors. This article focuses on the impact of heavy metal pollution in soil on microbial activity, biomass, microbial 
community structure and other aspects. Combined with the comprehensive consideration of existing research 
factors, the indicators for microbial ecology will be prospected in the field of heavy metal soil remediation, 
providing a more comprehensive quality assessment and effective indicators for the study of heavy metal-
contaminated soil.
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随着工业化进程的加快，尤其是矿产资源的大

量开发利用，各种化学产品、重金属、农药及化肥

的过量使用给环境造成了大量污染，尤其是对土壤

环境。据统计，我国总的土壤点位超标率为 16.1%，

其中以重金属污染为代表的无机型污染占全部超标

点位的 82.8%[1]。我国受重金属污染耕地面积约占

全部耕地的 1/5，其中每年因重金属污染而损失的

粮食作物达 1 200 万吨，造成经济损失 200 亿人民

币以上，严重影响粮食安全 [2]。

重金属一旦进入土壤环境中就会慢慢积累，破

坏土壤的生理机构、微生物组成和群落结构等土壤

生态系统 [3]。不同于其他污染，重金属污染不能降
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解，持续性强，破坏性大，不仅造成粮食减产，而

且被生物体吸收进入食物链后危及人类健康，因此，

重金属土壤修复变得尤为重要。近年来，重金属污

染问题成为了研究热点，国内外学者对污染土壤中

的微生物进行了大量的研究 [4]。微生物在土壤生理

类群中数量是最多的，是土壤形成的主要推动者，

对土壤营养物质的转化、迁移以及土壤肥力具有重

要作用，同时能够分解、转化土壤中的污染物，可

以说在一定程度上决定着土壤的基本性质 [5]。微生

物的变化能够反映土壤污染和土壤养分的变化情况，

受重金属胁迫的微生物反应远比动植物要敏感 [6]，

是表征土壤质量的敏感性指标之一，也是土壤环境

质量评价非常有潜力和价值的指标之一 [7]。因此，

研究微生物生态特性对深入了解土壤的生态系统功

能、重金属土壤的修复工作和建立以微生物为主要

指标的研究有重要意义。本文主要从生物量、酶的

生物活性和群落结构等方面综述重金属污染对土壤

微生物生态的影响。

1　重金属污染对微生物的影响概述

微生物在土壤中进行氧化、硝化、固氮、硫化

等过程，促进土壤有机质的分解和养分的转化，维

持土壤质量。重金属一般指相对密度在 4.5 g/cm3 以

上的金属，包括金 (au)、银 (ag)、铜 (Cu)、铅 (Pb)、
镉 (Cd)、镍 (ni)、钴 (Co)、锡 (Sn) 等，在生物体内

有不同的作用，如铬 (Cr)、锰 (Mn)、铜 (Cu)、镍 (ni)、
锌 (Zn)、砷 (as)、汞 (hg) 等在细胞代谢过程中有

重要作用 [8]。但对土壤来说，重金属超标会影响甚

至抑制微生物的生长及代谢活动，如 Cd2 +、ag2 +

和 hg2+ 等与细胞体内相关代谢酶 Sh 基团结合而抑

制其活性。大多数情况下，重金属的累积对微生物

有不利影响 [9]。重金属离子可以通过抑制微生物的

各种代谢，使蛋白质变性，抑制细胞分裂或使细胞

膜破裂，改变酶的特异性，破坏细胞功能并破坏

Dna 的结构。当重金属浓度较高时，微生物会对

其产生更多的耐受性或抗性，破坏其群落结构，对

微生物生态系统造成严重后果。Stratton 等 [10] 在研

究 hg 污染时发现，hg 在环境中与组氨酸的结合是

汞毒性作用的重要因素，在凝乳蛋白酶中添加 hg
后发现酶活降低，蛋白质变性聚集。刘小莉 [11] 结

合代谢组学和蛋白质组学方法研究 Pb 对盐地碱蓬

(Suaeda salsa) 的毒理效应时发现，Pb 胁迫干扰盐

地碱蓬的代谢途径，迫使其体内多种蛋白质变性，

直接影响其物质代谢、光合作用等。在模拟自然条

件下，重金属 Pb、ni 抑制苦菜根尖细胞的有丝分裂，

并随 Pb、ni 浓度的升高抑制程度加重 [12-13]。长时

间研究发现，在受重金属 Cu、Cd、Pb 复合污染的

土壤、矿山等区域，过氧化氢酶、脲酶等酶活与之

前相比有不同程度的抑制 [13-15]。重金属对细胞的抑

制更为严重的表现为抑制其转录及蛋白质的表达。

盐地碱蓬在受到 hg 胁迫时，植物体内多种蛋白质

发生丰度变化，影响信号转导、蛋白质合成及折叠

等生物过程 [11]。蛋白质的变化是微生物对重金属

污染产生的生理响应，研究 Escherichia coil、Bacillus 
subtilis、Streptomy cetaceae 中的蛋白质在不同 hg、
Cd、Pb 浓度胁迫下作用机制时发现，随着 hg、
Cd、Pb 浓度的增加，微生物蛋白质的合成均受到

不同程度的抑制 [16]。图 1展示了重金属污染过程中，

重金属污染对土壤中微生物的抑制机制 [17]。

2　重金属污染对土壤微生物量的影响

土壤微生物量是指土壤中体积小于 5×103 μm 的

生物总量，包括细菌、真菌、放线菌和原生动物等，

参与调控土壤中能量和养分循环以及有机质的转化。

微生物生物量在土壤受到污染后发生不同程度

的变化。重金属种类和浓度不同，对微生物生物量

的影响也不同。长期使用污水灌溉会对土壤造成重

金属污染，微生物量随 Cd、Pb、Zn 含量的增加而

下降 [18]。Patel 等 [19] 研究发现，当重金属的浓度达

到标准限定的土壤重金属环境容量的 2~3 倍，就会

对微生物产生抑制作用，如当土壤中 Cu 和 Zn 浓度

分别达到标准值的 2.5 倍时，会使微生物生物量下

降 40%。不同土壤类型的重金属污染对微生物量的

影响也不同，如连续施用含重金属的污泥，土壤微

生物量比施用粪肥的土壤微生物量低 [20]。

微生物生物量碳 (MBC)、生物量氮 (MBn) 的变

化能表示出重金属的污染程度。生物量碳、生物

量氮是土壤中易于利用的养分库及有机物分解和

矿化的动力，与土壤中 C、n、P、S 等养分循环密

切相关。研究表明，生物量碳随重金属含量的增加

而降低。张涪平等 [21] 研究发现，藏中矿区随着 Cu、
Zn、Cd、Pb 污染含量的增加，土壤中的生物量碳、

生物量氮逐渐降低，这与污染重金属全量和有效态

存在显著的相关性，但重金属对微生物生物碳的

影响具有选择性。吴建军等 [22] 研究发现，土壤微

生物生物量碳随 Cd、Zn、Cu、Pb 污染程度的增

加表现出先降后升的变化趋势，但 Cd 和 Cu 对微

生物生物量氮的抑制作用则随着培养时间的增加
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而增强。

土壤砷污染现已成为严重的环境和公共健康问

题，砷在土壤中含量较少时可以刺激微生物生物量

的增加，超过一定量后微生物生物量就会明显减少，

不利于微生物的生长。ghosh 等 [23] 研究发现，砷

污染土壤 (35 mg/kg) 中生物量碳 / 有机碳、生物量

氮 / 总氮的比值与没有砷污染的土壤相比分别降低

2.0% 和 3.5% ；edvantoro 等 [24] 研究发现砷污染土

壤的生物量碳与未污染的相比，有不同程度的降低，

平均含量为未污染土壤生物量碳的 45%。砷污染对

土壤中微生物个体的影响会引起生物量碳、氮的变

化，进而影响群落等结构变化。总之，重金属污染

会引起土壤微生物生物量的改变，不同的重金属种

类、浓度会引起不同的效应。

3　重金属污染对土壤微生物活性的影响

土壤微生物活性是指土壤微生物 ( 包括细菌、

真菌、放线菌和藻类 ) 总的代谢活性，反映了土壤

中全部或者部分微生物种群的功能 [25]，它的变化能

直接反映土壤中各种生化反应的强度和趋势 [26]。重

金属污染会影响微生物的呼吸和代谢途径以及土壤

的物质循环和能量流动，进而影响生态系统的稳定

性。大量研究表明，重金属的污染可以降低微生物

活性 [27]，较低浓度的重金属含量可能会刺激微生物

酶活 [28]，而高浓度的则表现为抑制作用 [29]。现主

要研究的微生物活性包括微生物酶活、微生物碳、

氮循环等 [30]。

3.1　酶活

微生物分泌大量的酶，它们和微生物一起参与

土壤中物质和能量的循环过程 [31]。土壤酶的抑制效

应更为敏感，且活性变化直接反映土壤肥力的改变，

直接影响作物的生长。重金属可以抑制微生物生长

繁殖，减少微生物酶的合成和代谢。这些酶中既包

括脱氢酶等胞内酶，也包括脲酶、磷酸酶、蛋白酶

等多种胞外酶 [32]。Kandeler 等 [33] 探讨了重金属对

土壤中 13 种酶的影响，结果显示与土壤碳循环有

关的酶 ( 脲酶、芳基硫酸酯酶 ) 受重金属胁迫较小；

与土壤氮、磷和硫等循环有关的酶，如碱性磷酸酶

等受重金属胁迫影响十分显著。Mikanova 等 [14] 研

究发现，Cu、Pb、Zn、Cd 复合重金属污染可降低

土壤脱氢酶、酸性磷酸酶和和脲酶的活性。张涪

平 [21] 研究藏中矿区重金属污染土壤发现，不同地

段的土壤酶活存在显著差异，矿区土壤蔗糖酶、脲

酶、脱氢酶和酸性磷酸酶活性分别是对照土壤的

19%~84%、24%~72%、0.4%~84% 和 19%~92%。

重金属对土壤酶的影响与重金属种类有关。

Zhang 等 [9] 研究发现，Cu 对蔗糖酶和磷酸酶具有

明显的抑制作用，Zn 抑制蔗糖酶和脲酶活性，Cd
对上述三种酶均有明显抑制作用，而 Pb 只抑制蔗

糖酶活性，对其他两种酶的作用不明显。但低浓度

的重金属对酶活有促进作用，荆延德等 [34] 用不同

hg 处理土壤酶时发现，在汞浓度 <2 mg/kg 时，土

壤中脲酶、酸性磷酸酶和脱氢酶酶活升高，而在浓

度 >2 mg/kg 时则下降。ghosh 等 [35] 发现砷污染土

图1　重金属污染土壤对微生物的抑制作用[17]
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壤中的蛋白酶、脂肪酶明显受到抑制，脱氢酶活性

大幅度降低，其中荧光素双乙酸盐的水解活性

(FDah) 显著低于未污染土壤，并且发现水溶性的

砷对 FDah 的抑制性更强。杨居荣等 [36] 在模拟实

验中研究外来添加砷元素对土壤中氧化还原酶和水

解酶类活性影响时发现，砷的投加使土壤中水解酶

类的蛋白酶、碱性磷酸酶和脲酶的活性均有不同程

度的下降。 
综上所述，脱氢酶、脲酶、过氧化氢酶、磷酸

酶、蛋白酶等常作为研究对象，其酶活的高低可以

综合反映重金属含量的变化大小情况，可作为预测

和评价土壤重金属污染程度的指标。

3.2　碳、氮的循环

在土壤生态系统中，微生物是土壤中最活跃的

因素，起着转化和储存各种营养物质的重要作用。

土壤物质循环的核心是有机碳的矿化和氮素的转

化，如果这两个过程受到抑制，整个土壤物质循环

过程会受到影响。

众多的研究显示土壤如果长期遭受重金属污

染，碳有机质矿化作用下降。当 as、Pb、Cu 和 Zn
的浓度范围分别在 8~22 992 mg/L、31~1 845 mg/L、
27~162 mg/L 和 81~4 218 mg/L 时，碳矿化与重金属

浓度呈极显著负相关 [37]。微生物的代谢熵反映其活

性，表示单位生物量的微生物在单位时间里的呼吸

强度。受污染的环境中，微生物需要更多的能量来

维持自身的代谢活动。土壤微生物的代谢熵通常随

着重金属污染程度的增加而上升。但也有研究发现，

微生物的基础呼吸与土壤重金属的输入量呈负相

关。ellen 等 [38] 研究发现，土壤呼吸作用强度随着

砷浓度的增大而明显减小，呼吸作用和砷含量呈显

著负相关，即砷对呼吸作用有强烈的抑制作用，土

壤中砷含量为 100 mg/kg 时，土壤呼吸作用下降一半。

氮循环的过程也是由微生物推动的，重金属污

染会影响土壤氮的矿化、硝化、反硝化作用以及固

氮等多个化学过程。hassen 等 [39] 在研究中发现，

向土壤中加入肥料等营养物质会导致 Zn、Cu、Cd
的累积，继续添加 Zn、Cu、Cd 的硫酸盐，土壤中

氮的矿化作用受到抑制。多数室内实验结果表明，

氮的硝化作用对重金属毒性的敏感性比矿化作用更

大 [40]。氮的矿化作用与重金属的浓度呈负相关，而

硝化作用受到的影响不明显。对反硝化作用而言，

几种重金属抑制效应依次为Cd2+>as5+>Cu2+>Pb2+[41]。

固氮作用受土壤重金属的影响情况存在差异，与重

金属的浓度有很大的关系。Brookes 等 [42] 的研究结

果则显示 Cd 浓度只有 2 mg/kg 时，土壤中蓝绿藻

的固氮能力减弱一半，且高浓度重金属污染土壤中

微生物的固氮量是低浓度污染土壤的 10%。总之，

微生物的生物量及其活性可以作为研究指标对重金

属的污染水平进行评价。

4　重金属污染对土壤微生物群落结构的影响

土壤微生物群落在生态系统中的能量流动、元

素循环和有机物转换中起着重要的作用。微生物群

落结构的变化能预测土壤养分及土壤环境质量的变

化，是研究土壤污染过程中一个重要指标。一般而

言，重金属在土壤中的积累必然会造成土壤中原始

微生物群落结构的改变 [43]，减弱微生物的作用，最

终使得土壤肥力和质量降低，特别是重金属含量的

增加会减少土壤中微生物的多样性 [44]。但是也有研

究表明，重金属污染对土壤微生物群落结构影响较

少。niklinska 等 [45] 发现受 Zn、Pb、Cd 长期污染

的森林土壤微生物群落，其结构变化较小。

微生物类群间对重金属的敏感性存在着差异，

通常认为最敏感的是古菌，耐性最强的是真菌。

gremion 等 [46] 发现受 Zn、Cd 污染的土壤中，微生

物群落受到显著影响，氨氧化细菌完全被抑制。相

比于细菌和真菌，古菌对重金属污染更为敏感，重

金属污染能大大抑制古细菌的生长，降低其数量 [47]。

放线菌也对土壤重金属污染极其敏感。epelde 等 [48]

对长期受到重金属污染的矿区土壤的微生物群落进

行了研究，结果显示纤线杆菌纲和绿弯菌门的相对

丰度随着污染浓度增高而增大，门放线菌和酸杆菌

门的相对丰度则呈现相反趋势，而微生物群落结构

随着污染程度的增强而增大。

微生物群落也受重金属种类的影响。滕应等 [47]

通过添加外源 4 种重金属 (Cu、Zn、Pb、Cd) 元素

来探究红壤微生物群落功能多样性的变化，结果表

明，Cd、Cu 对微生物群落功能多样性的影响均达

极显著水平，而 Zn 则对其达显著水平影响，Pb 元

素似乎没有明显的毒性作用。Wang 等 [49] 发现微生

物对重金属敏感性依次为 Cr>Pb>as>Co>Zn>Cd>Cu。
不同价态的重金属对微生物群落结构也有不同的影

响，as(iii) 和 as(V) 有不同的毒性，其对不同种类

土壤的微生物影响也存在差异。一般认为， as(iii) 和
as(V) 对真菌和放线菌的影响不大，而对于细菌来说，

as(iii) 对细菌抑制作用强烈，但适量的 as(V) 却能

刺激细菌的生长。除此之外，重金属对微生物的毒

性除了与重金属本身的特性有关，还与土壤的类型
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和理化性质，土壤颗粒组成、湿度、ph、土壤 C、
n 含量等有关。epelde 等 [48] 研究废弃的铅锌矿污染

土壤时发现，ph 是影响矿区土壤微生物群落结构的

关键因素之一。Frey 等 [50] 探讨了阔叶林和松树林土

壤氮的长期积累对微生物群落结构和功能的影响，

结果表明，相对于不施氮肥处理，施氮肥处理的阔

叶林和松树林的活跃真菌生物量分别降低了

27%~61% 和 42%~69%。土壤类型不同，重金属污

染对微生物群落多样性及组成的影响呈现明显差异。

因此，土壤微生物群落结构特征也可以从侧面

反映土壤重金属的污染程度，不只是微生物物种的

改变，还有微生物功能多样性、遗传多样性、生态

特征多样性等 [51]，预测土壤养分和重金属环境质量

的改变。在传统生物学的基础上 ( 微生物平板纯培

养、磷脂脂肪酸法等 )，结合高通量测序手段，对

土壤微生物群落结构进行深度测序分析，并将其数

字具体化，与微生物的相关参数联系起来，建立完

善的土壤微生物指示重金属污染状况评估体系，更

好地研究重金属污染对土壤的影响。

5　总结与展望

综上所述，重金属的长期积累会造成：土壤中

微生物生物量的减少；大部分土壤酶活性的降低；

破坏微生物群落结构，造成土壤肥力的降低，影响

植物生长。土壤微生物可作为稳定生态系统、监测

土壤质量变化的重要指标，其生物量、酶活变化及

群落生态多样性研究在重金属污染土壤评价和维护

生态平衡中发挥重要作用。

鉴于前期的研究进展，今后的研究可以更多地

关注以下两个方面。(1) 加强深层次的机理研究，

利用新型生态学技术从分子、基因等层次开展微生

物生态研究；开发新型适用于不同重金属污染的微

生物菌剂用于土壤修复；加强微生物生态理论研究

和应用研究相结合，健全以微生物为主的重金属污

染指标。(2) 当前的研究存在一定的局限性，主要

是室内模拟，侧重于单一的重金属或土壤理化性质

对微生物的影响，在实际土壤修复过程中，环境更

为复杂，重金属含量和土壤理化性质等具有明显的

空间差异性，要从多角度多因素综合考虑，更全面

客观地反映重金属污染对微生物的影响。
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