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摘要：选取 6种无机商用钝化剂宁粮(NL)、天象(TX)、隆昌(LC)、沃农(WN)、格丰(GF)、百金惠(BJH)),结合 16S rRNA 基因高通量测序技术进行根

际微生物组学分析,探究了施用土壤钝化剂对镉、汞复合污染土壤中,小麦各部位镉汞积累转运特征及根际细菌群落结构的影响.田间试验结果表明,钝

化剂处理使小麦籽粒镉生物富集系数(BCFCd)降低 20.93%~64.87%,汞生物富集系数(BCFHg)下降 13.44%~34.66%,土壤有效镉占比减少 25.06%~39.58%.

其中 LC与WN处理对土壤镉固定及小麦镉转运抑制效果最优,且WN处理同步显著降低小麦汞转运.微生物分析显示,钝化剂通过富集耐镉菌群(如变

形菌门、芽单胞菌门),改变根际细菌群落结构,进一步促进土壤重金属生物有效性下降.PICRUSt2 功能预测表明,根际细菌群落通过富集氨基酸代谢与

碳水化合物代谢,协同缓解重金属毒性.综上所述,钝化剂可直接降低土壤中重金属生物有效性,并间接富集根际耐受重金属菌群,协同阻控小麦中镉、汞

的富集. 
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Abstract：This study evaluated six inorganic commercial amendments-Ningliang (NL), Tianxiang (TX), Longchang (LC), Wonong 

(WN), Gefeng (GF), and Baijinhui (BJH) using high-throughput sequencing of 16S rRNA genes to perform rhizosphere 

metagenomic analysis. We investigated the effects of applying soil amendments on cadmium (Cd) and mercury (Hg) accumulation, 

translocation characteristics in wheat (Triticum aestivum L.) and the structure of rhizobacterial community in Cd-Hg 

co-contaminated soil. The field experiment demonstrated that soil amendments significantly reduced the grain Cd enrichment (BCFCd) 

by 20.93%~64.87% and grain Hg enrichment (BCFHg) by 13.44%~34.66%, and the proportion of available Cd in soil decreased by 

25.06%~39.58%. Notably, the treatments of LC and WN exhibited the optimal performance in immobilizing Cd and inhibiting Cd 

translocation in wheat, with WN concurrently suppressing Hg translocation. Microbial analysis indicated that amendments changed 

the rhizobacterial communities by enriching Cd-tolerant bacteria (e.g., Proteobacteria, Gemmatimonadota), thereby reducing the 

bioavailability of heavy metals (HMs). PICRUSt2 functional prediction indicated that rhizobacteria synergistically mitigated the 

toxicity of HMs through the enrichment of amino acid metabolism and carbohydrate metabolism. In summary, amendments could 

block Cd and Hg enrichment in wheat by direct reduction of HMs bioavailability in soil, and indirect enrichment of rhizosphere 

metal-tolerant bacterial microbiomes. 
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土壤重金属污染已成为日益严峻的全球性环境

问题,其中农田土壤镉与汞污染对生态环境健康和

农业安全生产构成严重威胁
[1-2]

.《全国土壤污染状

况调查公报》显示,镉、汞点位超标率分别达 7%和

1.6%
[3]
.镉因其在麦田系统中较高的生物有效性和

食物链富集能力,而汞则具有高毒性、持久性和长距

离迁移性,二者对生态系统构成复合污染风险
[4-5]

,尤

以苏南地区为典型区域
[2]
.小麦(Triticum aestivum  
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L)作为主要粮食作物,对镉具有较强的吸收和富集

能力,因此其安全生产受到广泛关注
[6-7]

.施用土壤钝

化剂被认为是一种高效且环境友好的重金属缓解

策略.研究表明,外源添加硅、锌、钙等无机成分可

通过竞争土壤吸附位点,调节植物生理响应等途径,

抑制小麦对镉、汞的吸收,并促进作物生长进而降低

作物重金属积累
[8]
. 

根际微域是连接植物根系和土壤的动态界面,

其微生物群落通过介导的生物地球化学过程,显著

影响镉、汞等重金属的生物有效性和迁移性
[9-11]

.根

际细菌可通过生物吸附、生物转化、生物累积和生

物矿化等多种机制固定重金属,并借助调节植物根

系分泌物、改变氧化还原电位等方式参与重金属形

态转化
[6,12-14]

.此外,土壤钝化剂能够通过改善土壤

性质,富集有益微生物,从而调控根际菌群结构与多

样性
[13,15]

.然而,现有研究一般多聚焦于单一重金属

污染情境,关于镉汞复合污染农田中钝化剂与小麦

根际微生物群落的互作机制仍缺乏充分研究. 

以自然条件下典型的稻麦轮作农田土壤为研

究对象,通过田间试验探究不同土壤钝化剂施用下

小麦组织(根、茎和籽粒)中镉和汞的积累及其转运

特征,并结合 16S rRNA高通量测序解析根际微生物

群落结构与功能响应.系统地揭示施用土壤钝化剂

后根际细菌群落组成和功能变化与小麦镉和汞积

累之间的内在联系.最终,基于田间试验数据,评估和

确定土壤钝化剂在减少重金属积累以实现小麦安

全生产方面的可行性,以及对土壤重金属复合污染

修复的有效性. 

1  材料与方法 

1.1  试验设计 

本试验地位于江苏省华东地区某镉-汞复合污

染的中性至偏弱碱性的典型稻麦轮作农田.试验前

背景土壤的pH值为7.23±0.24,土壤中镉汞含量存在

一定的空间差异 ,镉和汞的总浓度分别为 (1.46± 

0.37)mg/kg 和(0.89±0.06)mg/kg.本试验共设置 7 个

处理组(表 1),土壤钝化剂(NL、TX、LC、WN、GF、

BJH)中有效成分主要为硅、钙、锌和镁等氧化物,

以往文献表明,此类金属氧化物具有降低土壤镉有

效性和促进植物生长的作用,钝化剂理化性质见表

2.每个处理重复 3 次,共计 21 个小区,每个小区面积

为 72m
2
(9m×8m),采用完全随机区组设计,每个小区

之间设有 50cm 田埂,并用黑色塑料膜覆盖.种植当

地的主栽品种扬麦 25(YM25)于 2022 年 11 月中旬

种植,土壤钝化剂在同年 10月中旬提前施用,并通过

人工犁耕至 0~20cm 深与耕作层土壤充分混合,于

2023 年 6 月初收获小麦.施肥和灌溉等农艺措施均

按照当地农户习惯管理. 

表 1  土壤钝化剂试验设计 

Table 1  Experimental design of soil amendments 

序号 处理 缩写
试验用量 

(kg/hm2)
来源 

1 对照 CK 4500 / 

2 宁粮 NL 4500 购自南京宁粮生物工程有限公司

3 天象 TX 4500 购自江苏天象生物科技有限公司

4 隆昌 LC 4500 购自江苏隆昌化工有限公司 

5 沃农 WN 1500 购自武汉市沃农有限公司 

6 格丰 GF 4500 购自格丰科技材料有限公司 

7 百金惠 BJH 4500 购自淮安百金惠农业科技有限公司

 

表 2  钝化剂理化性质 

Table 2  Physicochemical properties of soil amendments 

项目 NL TX LC WN GF BJH 

pH值 10.97 11.04 10.43 9.35 10.06 9.96 

Cd (mg/kg) — 0.3 — 1.63 1.10 0.30 

Hg (µg/kg) 4.00 32.00 1.50 10.97 62.24 5.77 

N (%) 0.36 0.36 0.74 0.12 0.07 0.06 

P (%) 0.01 0.05 0.03 0.03 0.01 0.08 

K (%) 0.35 0.51 0.04 5.98 0.42 3.51 

As (mg/kg) 1.08 3.00 0.64 1.75 1.65 1.47 

Ni (mg/kg) 6.15 3.00 5.07 4.90 20.00 4.76 

Cu (mg/kg) 7.22 12.60 2.92 8.45 9.03 12.65

Pb (mg/kg) 0.21 0.24 0.09 3.20 7.16 5.89 

Zn (mg/kg) 56.10 55.40 10.50 127.50 24.90 77.67

Mn (mg/kg) 1.45 16.24 1.71 2.88 0.33 0.37 

Ca (mg/kg) 222.66 128.33 305.23 197.47 256.30 7.95 

Mg (mg/kg) 29.63 15.01 4.98 22.18 16.97 8.48 

Si (g/kg) 184.40 133.00 103.80 160.20 97.50 424.90

注:“—”表示该含量低于检出限值. 

1.2  样品采集 

五点取样法采集 0~20cm 非根际土壤样品,通

过 2mm 筛去除植物根和其他杂质,每个小区土样

混合均匀后为该小区的土壤分析样品.前处理后的

土壤样品室温储存,用于测定土壤理化性质指标.每

个试验小区中随机收获 8 株小麦,并轻摇去除松散

附着在根部的土壤,将根部附近 1mm 的土壤用刷

子轻轻刷下后收集起来,并去除脱落的根系,作为根
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际土壤
[16]

.将根际土壤低温保存在冰盒中,随后带

回实验室储存于-80℃条件下,用于后续提取土壤

DNA.使用 EDTA溶液(0.1mmol/L)冲洗新鲜的小麦

根部和茎部,以去除表面附着的镉和汞,将植株分成

根部、茎部和籽粒三部分,测定小麦各部位的镉和

汞含量,所有植物样本都用去离子水清洗干净,在

60℃下烘干至恒重. 

1.3  项目测定及方法 

土壤 pH 值测定采用土壤:水的质量比为 1:2.5

浸提;土壤总镉采用 HNO3-HCl-HClO4混酸消解,使

用 ICP-MS测定溶液浓度.土壤总汞采用HNO3-HCl

混酸(1:3,体积比)消解,土壤有效汞采用 C2H4O2S 和

Na2HPO4 萃取,使用原子荧光光谱仪测定.土壤电导

率采用电极法测定 ;土壤有机质采用 H2SO4- 

K2Cr2O7 湿氧化法测定;土壤全氮采用凯氏定氮法测

定;土壤碱解氮采用扩散吸收法测定;土壤全磷和有

效磷分别用H2SO4-HClO4和NaHCO3萃取用紫外分

光光度计以钼锑比色法测定;土壤全钾和有效钾分

别用HF和HClO4消解并用乙酸铵萃取后,采用火焰

分光光度法测定.土壤有效镉使用二乙烯三胺五乙

酸(DTPA)浸提,采用 Tessier 顺序提取法测定土壤中

镉的存在形态,分为可交换态镉(F1)、碳酸盐结合态

镉(F2)、铁和锰氧化物结合态镉(F3)、有机结合态

镉(F4)和残渣态镉(F5)
[17]

.前 4种镉形态(F1-F4)浸提

后采用 ICP-MS测定,残渣态镉(F5)则通过土壤中总

镉含量减去其他 4种后计算得出. 

烘干后的小麦籽粒样品研磨成粉末并充分混

匀,采用HNO3-H2SO4消解后,0.45µm滤膜过滤,使用 

ICP-MS 仪器(iCAP7400,Thermo Scientific,美国)测

定溶液中重金属含量.镉和汞生物富集系数(BCFCd

和 BCFHg)和转运系数(TF)是量化小麦在不同器官

间转运、吸收镉和汞的重要参数
[18]

,计算公式如下: 

 TF
j

i j

i

C

C
−

=  (1) 

 BCF
C

C
=

籽粒

土壤
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式中:Ci和 Cj 指土壤和小麦根、茎、籽粒等部位中

镉和汞的浓度(mg/kg);C 土壤表示各小区土壤中的总

镉含量. 

1.4  小麦根际土壤 DNA提取和测序 

16S rRNA 测序旨在进一步了解镉和汞复合污

染农田中,施用土壤钝化剂后小麦根际细菌群落的

特征和差异.使用土壤快速 DNA 提取试剂盒从 0.5g

根际土壤中提取土壤 DNA.引物序列为 338F(5'- 

ACTCCTACGGAGGCAG-3')和 806R(5'-GGACTA- 

CHVGGGTWTCTAAT-3'),对细菌 16S rRNA基因的

V3-V4区域进行扩增.使用 Illumina HiSeq平台对群

落 DNA 片段进行成对测序,并用 QIIME2 软件包分

析序列
[19]

.剔除低质量序列和噪声后,将剩余序列聚

类为相似度≥97%的操作分类单元 (ASV),并使用

RDP分类器注释分类信息
[20]

.剔除单个ASV后,ASV

数量和分类信息用于后续分析. 

1.5  统计分析 

使用Microsoft Excel 2024和 SPSS 27.0对所有

数据进行处理和单因素方差分析(ANOVA),并使用 

Duncan 显著性差异检验来确定处理间数据在 95%

置信区间的显著差异.使用GraphPad Prism 10.2和R 

studio 2023 进行图表绘制.细菌群落分析,包括细菌

群落的组成、多样性(alpha 和 beta 多样性)分析和

PICRUSt2 功能预测 ,均在云平台 (https://www. 

genescloud.cn/home)上进行. PICRUSt2 用于从 16S 

rRNA测序数据中推测潜在的微生物代谢途径.其中

在物种组成门水平丰度与籽粒镉含量进行 Pearson

相关性分析.使用“vegan”和“ggcor ”软件包进行门

水平丰度与环境因子的冗余分析(RDA)和曼特尔检

验(Mantel-test). 

2  结果与分析 

2.1  土壤钝化剂对土壤理化性质的影响 

试验后土壤 pH 值在 6.69~7.45 之间,土壤总镉

和有效镉 (DTPA 提取态 )的含量分别为 1.02~ 

2.05mg/kg 和 0.64~1.24mg/kg.总汞及其有效汞浓度

分别为 0.84~1.09mg/kg 和 0.020~0.028mg/kg(表 3).

基于 Tessier 连续提取法分析确定土壤中镉的不同

存在形态 .如图 1 所示 ,土壤镉形态以可交换态

(40.75%~52.16%)为主,NL、TX、GF和 BJH处理组

中的可交换态镉占比均低于 CK.其次是残渣态

(10.40%~36.92%)、铁 锰氧化结合态 (10.37%~ 

19.09%)、碳酸盐结合态(9.18%~16.16%)和有机结合

态镉(1.77%~3.44%).各处理组土壤有效镉占比下降

25.06%~39.58%,其中 LC 和 WN 处理组分别降低

39.58%和 37.25%,降幅最为显著;施用钝化剂均显著
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的降低土壤有效镉比例,起到固定土壤中镉的作用,

但对汞的固定效果不显著.此外,NL 处理组土壤电

导率值最高,超出对照组 24.83mS/cm,各处理组间土

壤养分含量无明显差异. 

 

图 1  不同处理对土壤中镉、汞存在形态的影响 

Fig.1  Effect of different treatments on the speciation of Cd and Hg in soil 

其中 F1、F2、F3、F4和 F5分别代表可交换态镉、碳酸盐结合态镉、铁锰氧化结合态镉、有机结合态镉和残渣态镉;不同小写字母表示不同处理组间

具有显著差异(P<0.05),下同;折线为相比于对照变化率 

表 3  试验后土壤理化性质 

Table 3  Physicochemical properties of soil after experiment 

项目 最大值 最小值 均值±标准差 变异系数

pH值 7.45 6.69 7.07±0.25 0.04 

总镉(mg/kg) 2.05 1.02 1.45±0.46 0.32 

有效镉 (mg/kg) 1.24 0.64 0.92±0.28 0.31 

总汞(mg/kg) 1.09 0.84 0.95±0.20 0.21 

有效汞(mg/kg) 0.028 0.020 0.020±0.004 0.16 

电导率 (mS/cm) 191.53 120.80 160.08±26.92 0.17 

有机质 (g/kg) 53.44 48.79 50.50±3.65 0.07 

总氮(g/kg) 2.75 2.56 2.69±0.14 0.05 

总磷(g/kg) 0.96 0.92 0.94±0.04 0.05 

总钾 (g/kg) 18.87 17.90 18.42±0.75 0.04 

碱解氮(mg/kg) 167.83 150.68 159.08±10.07 0.06 

速效磷 (mg/kg) 20.00 15.97 17.79±2.76 0.16 

速效钾(mg/kg) 126.67 100.00 116.67±15.36 0.13 

 

2.2  土壤钝化剂对小麦镉和汞吸收及转运的影响 

小麦籽粒镉、汞含量分别为 0.21~0.39mg/kg

和 1.01~1.33µg/kg,处理组籽粒中镉、汞含量分别相

对于对照组减少 0.05~0.18mg/kg和 0.16~0.32µg/kg 

(表 4).处理组的镉生物富集系数(BCFCd)为 0.11~ 

0.32,较 CK 组显著下降了 20.93%~64.87%;汞生物

富 集 系 数 (BCFHg) 为 0.0010~0.0015, 降 幅 为

13.44%~34.66%(图 2(a~b)),但与 CK组相比不显著.

其中LC处理对小麦籽粒镉富集的抑制作用最显著,

而 TX 处理对籽粒汞富集的降低效果较好.如图

2(c~d)所示,通过测定小麦根部对土壤中镉汞的吸

收(TF  土壤-根)、根至茎部(TF  根-茎)以及茎部至籽粒的转

运(TF 茎-籽粒)发现,镉的转运系数分别为 0.88~1.27、

0.19~0.35和 0.53~1.09,即 TF  土壤-根> TF  茎-籽粒>TF  根-茎.

汞的转运系数则分别为 0.11~0.15、0.59~0.91 和

0.010~0.014,即 TF  根-茎>TF 土壤-根>TF 茎-籽粒,呈现与镉

相反的转运模式.与 CK 组相比,钝化剂使小麦中

TF  土壤-根镉和 TF  茎-籽粒镉分别下降了 3.47%~ 30.84%

和 14.58%~69.34%.其中,WN 处理对根部的镉吸收

(较 CK降低 30.84%)和 LC处理对茎至籽粒的镉转

运(较 CK 降低 69.34%)有较强的抑制作用.此外,施

用钝化剂使汞在根至茎 (TF  根 -茎汞 )的转运下降

3.10%~34.80%,以 BJH(降幅 34.80%)和 WN(降幅

30.13%)处理效果最优. 
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图 2  不同处理对小麦镉、汞转运和富集的影响 

Fig.2  Effects of different treatments on the translocation and enrichment of Cd and Hg in wheat 

表 4  不同处理下小麦各部位镉、汞的分布特征 

Table 4  Distribution characteristics of Cd and Hg in different parts of wheat under different treatments 

镉 汞 
处理 

根 (mg/kg) 茎 (mg/kg) 籽粒 (mg/kg) 根 (mg/kg) 茎 (mg/kg) 籽粒 (µg/kg) 

CK 1.58±0.19abc 0.36±0.05c 0.39±0.03a 0.11±0.01a 0.10±0.01ab 1.33±0.23a 

NL 1.05±0.07d 0.35±0.06c 0.26±0.01bc 0.13±0.01a 0.12±0.00a 1.17±0.25a 

TX 1.31±0.29bcd 0.26±0.08c 0.24±0.08bc 0.13±0.01a 0.11±0.02ab 1.04±0.20a 

LC 1.95±0.26a 0.63±0.13a 0.21±0.06c 0.13±0.02a 0.09±0.01bc 1.14±0.24a 

WN 1.85±0.26a 0.61±0.15ab 0.34±0.08ab 0.13±0.02a 0.08±0.01c 1.06±0.12a 

GF 1.68±0.32ab 0.59±0.07ab 0.34±0.07ab 0.11±0.02a 0.08±0.00c 1.08±0.13a 

BJH 1.24±0.16cd 0.43±0.09bc 0.22±0.01c 0.13±0.01a 0.08±0.01c 1.01±0.15a 

 

2.3  土壤钝化剂对小麦根际细菌群落的影响 

为探究钝化剂对土壤微生物群落的影响,基于

16S rRNA基因测序对小麦根际细菌群落进行表征.

如图 3 所示,各处理组根际细菌群落的组成存在显

著差异 ,前十优势菌门相对丰度为总群落的

91.05%~93.06%, 其 中 变 形 菌 门 (Proteobacteria 

28.89%~36.80%)、放线菌门(Actinobacteriota 9.61%~ 

18.93%) 、 酸 杆 菌 门 (Acidobacteriota 11.82%~ 

15.62%)、绿弯菌门(Chloroflexi 7.45%~9.59%)、芽

单胞菌门(Gemmatimonadota 6.66%~9.04%)、拟杆菌

门 (Bacteroidota 5.24%~7.23%) 、 黏 球 菌 门

(Myxococcota 1.75%~3.25%) 和 疣 微 菌 门

(Verrucomicrobiota 1.02%~2.40%)为主要类群.主成

分分析(PCA)显示,CK 和处理组的根际细菌群落结

构差异明显,第一和第二轴分别解释了根际细菌群

落总变异的 67.7%和 21.8%,共解释了总变异的

89.5%.我们进一步通过 Pielou_e, Shannon, Simpson

指数评估细菌群落的 alpha 多样性.如图 4 所示,与

CK 相比,施加钝化剂均导致小麦根际细菌群落的丰

富度和均匀度下且 BJH 处理组降幅更为明显.处理

组显著提高了变形菌门和芽单胞菌门的相对丰度,

而绿弯菌门的丰度则显著降低.GF 处理组的变形菌

门相对丰度最高,达 36.80%,LC 处理组中的芽单胞

菌门相对丰度较高为 9.04%.变形菌门和芽单胞菌

门的相对丰度与籽粒镉含量呈显著负相关(r=-0.44, 

P<0.05; r=-0.47, P<0.05).相反,绿弯菌门的相对丰度

与籽粒镉含量则呈正相关 (r=0.47, P<0.05.基于 

PICRUSt2 的功能潜力预测显示,根际微生物代谢注

释途径主要富集于氨基酸代谢、碳水化合物代谢以

及辅助因子和维生代谢、碳水化合物代谢以及辅助

因子和维生素代谢(图 5). 

2.4  微生物和土壤特性对小麦镉和汞积累转运的

影响 

为探究环境因子与小麦根际细菌群落之间的

潜在联系,本研究采用冗余分析和曼特尔检验解析

了土壤理化性质、小麦镉、汞积累和根际细菌群落

之间的关系.RDA 分析结果显示,土壤有效镉、小麦

镉汞富集系数均与变形菌门、芽单胞菌门呈显著负

相关,而与绿弯菌门呈正相关;土壤有效汞则与蛋白

菌门、放线菌门呈显著正相关(图 6(a)).进一步通过
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曼特尔检验量化环境因子于微生物群落的关联性,

发现土壤有效镉、籽粒镉含量与根际细菌群落组成

(门水平),如绿弯菌门(r=0.20~0.22, P<0.05)显著正

相关性,籽粒镉富集和根部至茎部的转运与芽单胞

菌门丰度呈正相关(r=0.22~0.47, P<0.05).此外,土壤

总汞、籽粒汞含量和根部至茎部的汞转运与细菌群

落多样性(Shannon 和 MDS1)显著正相关(r=0.20~ 

0.27, P<0.05)(图 6(b)). 

 

图 3  不同处理下小麦根际微生物群落结构与多样性 

Fig.3  Soil microbial community structure and diversity in the wheat Rhizosphere under different treatments 

 

图 4  三种关键菌门的相对丰度及其与籽粒镉含量的线性回归分析 

Fig.4  The relative abundance of three key bacterial phyla, and their linear regression analysis with Cd content in wheat grains 
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图 5  基于 PICRUSt2预测的小麦根际细菌代谢通路功能丰度 

Fig.5  Functional abundance of metabolic pathways in the wheat rhizosphere bacterial community predicted by PICRUSt2 

 

图 6  环境因子与根际细菌群落关联的冗余分析和曼特尔检验 

Fig.6  Redundancy analysis and Mantel-test examining the relationship between environmental factors and rhizosphere bacterial 

community 

3  讨论 

3.1  施用钝化剂降低土壤中镉、汞生物有效性 

施用钝化剂显著降低了土壤中有效镉的比例,

其中WN和 LC处理组效果尤为突出.土壤钝化剂主

要通过沉淀、吸附、络合及氧化还原等方式固定重

金属,降低其生物有效性和土壤中的迁移性
[21-22]

.氧

化钙(CaO)作为碱性添加剂,可通过提高土壤 pH 值,

促进 Cd(OH)2 与碳酸盐复合物的生成,从而实现重

金属的固定化
[23]

,其中 LC 钝化剂中钙含量较高,在

固定土壤镉中发挥作用.镁(Mg)是植物必需的营养

元素,除维持植物正常生理功能外,还可促进根系共

生微生物群的活动
[24]

.锌和镁具有与镉相似的物理

和化学特性,可在土壤-植物根系界面与镉竞争结合
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位点,抑制镉的活化与吸收
[25-28]

.除此之外,钝化剂中

的硅元素,能够减少氧化应激以提高小麦对重金属

的耐受性,并促进小麦生长,达到降低籽粒中的镉积

累的目的
[8,29]

.上述钝化剂通过多途径协同作用降低

土壤中镉的迁移性,最终阻控镉向小麦籽粒的转运. 

3.2  钝化剂降低小麦中镉、汞积累和转运 

镉和汞在小麦中的积累和转运模式表现出明

显的差异.小麦根系吸收的元素通过木质部转运到

节上,然后转移到韧皮部,最终在籽粒中积累
[30]

.镉在

小麦茎部和籽粒中的积累相似,但明显低于在根中

的积累,并且远远高于汞在各部位的积累量.一方面

可能是,试验区土壤镉污染更为严重;另一方面,在碱

性土壤中,汞与黏土和有机物等化学成分结合,比其

他大数潜在有毒元素更容易被固定,这决定了其环

境流动性和生物利用率的降低
[31]

.根据以往的研究,

小麦籽粒中重金属的积累量排序为镉>汞,小麦倾向

于累积更多的镉,而汞的累积量和分布在不同的小

麦栽培品种中差异很大
[32]

;一般情况下,镉和汞在小

麦组织中的平均浓度为根部>茎部>籽粒,以前的研

究也是这样对镉、汞在小麦不同组织中的积累浓度

进行排序
[4,32]

.小麦根部镉浓度较高的原因可能是镉

进入皮层细胞后,形成不溶性有机大分子,与蛋白

质、多糖、核糖、核酸等发生化学结合,形成持久的

大分子复合物
[30]

.镉和汞在小麦不同部位的转运存

在明显差异,我们的实验结果表明,根部镉吸收和镉

从茎部到籽粒的转运能力分别是汞的 5.87~11.55倍

和 37.86~109.00 倍,这表明高镉转运是小麦的特征

之一
[7]
.镉在植物体内主要通过二价阳离子(铁(II)、

锰和锌等)的转运蛋白进行吸收和迁移,这也增加了

镉在小麦体内的转运
[33]

.在根的细胞质中,汞与细胞

壁成分(如果胶)紧密结合,而 Hg
2+
与巯基有很高的

亲和力,易与细胞内半胱氨酸和谷胱甘肽等含巯基

化合物结合,形成螯合态复合物,从而减少汞的转

运 

[33-34]
. 

3.3  施用钝化剂改变了小麦根际微生物群落结构 

钝化剂处理显著提升小麦根际土壤中变形菌

门和芽单胞菌门的相对丰度.变形菌门作为环境中

普遍存在的门类,对土壤中镉污染具有耐受性,能够

络合和吸附土壤中重金属,抵抗重金属的毒性
[35]

,从

而降低籽粒中镉的积累.此外,变形菌门还可以利用

多种有机物作为碳源、氮源和能源,提供与生物地球

化学循环相关的多种基本功能,这使得它们可以适

应不同的环境变化
[36]

.芽单胞菌门已被证明具有抵

抗重金属、酸性环境和其他极端环境的能力
[37-38]

.

钝化剂富集变形菌和芽单胞菌等功能菌群,维持了

群落的稳定性并且可通过胞外沉淀、细胞壁吸附、

酶氧化和胞内复合等方式钝化重金属,从而重塑根

际微生态,并降低重金属的生物毒性
[35,37,39]

. 

结果表明在钝化剂处理下根际细菌群落的

alpha多样性均低于对照,其中 BJH处理组细菌多样

性最低.先前研究证实,土壤镉污染和施用钝化剂对

细菌群落的 alpha和 beta多样性都有显著影响,并且

随着镉污染的加剧,小麦根际土壤中的微生物多样

性降低
[40-41]

.暴露于重金属污染下的土壤微生物群

落,耐镉物种的相对丰度有所增加,而敏感微生物物

种的多样性和丰度下降,这导致细菌群落多样性骤

减和结构的改变
[38]

.基于PICRUSt2的功能预测表明,

镉胁迫下根际微生物代谢通路主要富集于氨基酸

代谢、碳水化合物代谢及辅助因子与维生素代谢.

其中,氨基酸代谢对螯合镉起着关键作用,碳水化合

物是生物体活动的储能物质,在重金属性质之间的

相互作用主导了长期污染土壤中的微生物群落组

成
[42-43]

.土壤中镉污染增强了细菌对环境胁迫的反

应,富集耐镉微生物,改变了微生物群落和土壤功

能  

[35,39]
.相比之下,汞污染对微生物群落的影响呈现

差异化特征:低汞污染区的细菌丰度(OTU 数量)和

alpha多样性低于高污染区
[44]

.此外,小麦组织中镉、

汞的转运与根际细菌群落的组成密切相关.例如,接

种根际土壤中的抗镉菌株WRS8可使小麦镉的生物

富集系数与转运系数分别降低 78%~85%和 46%~ 

58%,微生物可以诱导改善植物中重金属的积

累  

[13,45]
.这表明根际微生物群通过调控重金属的固

定,影响镉从土壤向食物链的迁移过程.本研究进一

步证实,钝化剂可以通过调节土壤-根系界面的微生

物群落结构以降低镉和汞的浓度. 

4  结论 

4.1  施用六种无机商业钝化剂均有效降低了小麦

籽粒镉、汞富集,与对照组相比,籽粒中镉、汞富集

系数分别降低了 20.93%~64.87%和 13.44%~ 

34.66%. 

4.2  施用钝化剂降低了小麦根际细菌群落的 alpha
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多样性,并富集了变形菌门等耐镉微生物类群,微生

物群落的改变降低了重金属对小麦的生物毒性,并

促进了土壤中重金属生物有效性的降低. 

4.3  钝化剂可通过直接降低土壤中重金属生物有

效性和富集根际耐受重金属菌群,协同阻控小麦对

镉、汞的积累.本次田间试验弥补了以往研究仅关注

单一污染物的局限性,全面评估了镉、汞复合污染土

壤中施用钝化剂对土壤-植物-微生物系统的影响. 
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