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摘  要：随着畜禽养殖业规模化发展以及畜禽粪便的大量农用，由此导致的土壤重金属和抗生素复合污染问题日益突出。以畜禽养

殖常用的饲料添加剂铜(Cu)和磺胺嘧啶(sulfadiazine, SDZ)为目标污染物，分别采用土壤酶试剂盒(微量法)和 Biolog-ECO 板法，研究

二者复合污染对土壤酶活性和微生物群落功能多样性的影响。结果发现：低剂量 Cu(200 mg/kg)复合污染可缓解 SDZ 对土壤脱氢酶

和 β-葡萄糖苷酶活性的抑制效应，低剂量 Cu 与 SDZ 表现为拮抗作用；但加重 SDZ 对磷酸酶活性的抑制效应，二者表现为协同抑

制作用。高剂量 Cu(500 mg/kg)和 SDZ 复合对所测试土壤酶活性均表现为协同抑制作用。Biolog-ECO 分析表明，SDZ 10 mg/kg 添

加量对土壤微生物活性具有促进作用，而 Cu 和 SDZ 复合污染则可显著抑制土壤微生物代谢活性。多样性指数分析表明，Cu 和 SDZ

复合污染对微生物群落多性影响较小，但可显著改变微生物种群的均一性；且主成分分析也表明，二者复合污染可显著改变土壤微

生物群落结构组成。可见，Cu 和 SDZ 复合污染对土壤酶活性的影响与土壤酶的种类及复合剂量有关，且土壤脱氢酶活性是反映 SDZ

及其与 Cu 复合污染较为敏感的指标；Cu 和 SDZ 复合污染可显著抑制土壤微生物群落的整体代谢活性，并改变代谢功能，进而促

使土壤微生物结构发生变化。 
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Effects of Copper and Sulfadiazine Combined Pollution on Soil Enzyme Activity and 
Metabolic Function Diversity of Microbial Community 
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Abstract: With the large-scale development of livestock and poultry breeding industry, large amount of livestock and poultry 

manure has been used to agriculture, resulting in the deterioration of combined pollution of heavy metals and antibiotics in soil. In 

this paper, the feed additives copper (Cu) and sulfadiazine (SDZ), which are commonly used in livestock and poultry breeding, 

were used as the target pollutants. The soil enzyme kit (micro method) and Biolog ECO-plate method were adopted to study the 

effect of the combined pollution on enzyme activity and the functional diversity of soil microbial community. The results showed 

that low concentration of Cu (200 mg/kg) combined pollution could alleviate the inhibitory effect of SDZ on soil dehydrogenase 

and β-glucosidase, i.e., antagonistic effect. However, SDZ had a synergistic inhibitory effect on phosphatase. The high 

concentration of Cu (500 mg/kg) and SDZ complex showed synergistic inhibition on soil enzymes tested. Biolog ECO-plate 

analysis showed that the addition of 10 mg/kg SDZ promoted soil microbial activity, while the combination of Cu and SDZ 

significantly inhibited soil microbial metabolic activity. The diversity index analysis showed that the combined pollution of Cu 

and SDZ had little effect on microbial community traits, but significantly changed the homogeneity of microbial populations. 

Principal component analysis also showed that the combined pollution could significantly change soil microbial community 
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structure. In conclusion, the effect of Cu and SDZ combined pollution on soil enzyme activity is related to soil enzyme species 

and pollutant concentration, and soil dehydrogenase is a sensitive indicator reflecting SDZ and its combined pollution with Cu; 

The combined pollution of Cu and SDZ can significantly inhibit the overall metabolic activity of soil microbial communities and 

change the metabolic function, thus can promote the changes of soil microbial structure. 
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自抗生素被发现并投入实际应用以来，其使用量

每年都在增加[1]。我国作为发展中国家，对抗生素的

使用也越来越多。其中磺胺类、喹诺酮类、四环素类

和大环内酯类抗生物使用量尤为突出[2]。近年来，随

着畜禽养殖业的发展，抗生素因其良好的抗菌性和促

生长性常作为添加剂被大量添加到动物饲料中[3]。但

相关研究表明，这些抗生素进入到生物体内之后，能

真正被利用吸收的量很少，约 80% 以上都随粪便和

代谢物排出体外，导致环境中抗生素的污染问题[4]。

此外，土壤作为环境污染物的最终归宿，其抗生素污

染问题也越来越不容忽视。Qian 等[5]通过对浙江省及

其周边地区畜禽粪便源有机肥料中残留抗生素的研

究发现，受检的 219 个样品中，抗生素的检出率达到

了 63.9% 以上。成玉婷等[6]调查了广州市典型有机

蔬菜基地土壤中磺胺类抗生素污染特征，结果发现，

8 种磺胺类抗生素在土壤中普遍检出，总含量为

0.73 ~ 973 μg/kg。 

微生物作为土壤中不可或缺的一部分，一直以

来，被诸多学者作为观测农田污染的指标[7]。已有研

究表明，土壤微生物对于污染物胁迫有着敏感的响

应，其中微生物量、酶活性、种群结构及多样性是常

用于衡量土壤污染程度的重要指标[8]，且在抗生素等

污染物胁迫下，土壤微生物的各项生态指标会发生不

同程度的变化[6]。已有研究显示，磺胺甲基嘧啶(SMA)

胁迫会抑制土壤潜在硝化势、呼吸作用、脱氢酶和脲

酶活性[9]；但不同抗生素对土壤中不同酶活性的影响效

果并不一致[10]。此外，土壤作为环境中污染物的汇集

地，其抗生素与重金属污染问题也日趋严峻[11-12]。已有

研究表明，土壤重金属与抗生素的复合污染，其作用

机制比单一污染更为复杂，主要表现为协同、拮抗及 

加和作用。刘爱菊等[9]通过研究土壤中 Cu 与抗生素

的协同作用发现，二者共同存在条件下会对土壤潜在

硝化势、脱氢酶活性产生协同抑制作用。闫赛红[13]

研究了恩诺沙星(ENR)和镉单一及复合污染对土壤

微生物的影响，结果发现，两种污染条件下细菌、真

菌、放线菌都表现出抑制作用，且复合污染对 3 种微

生物的交互作用以拮抗作用为主。目前关于抗生素和

重金属复合污染对土壤酶活性的影响已开展了较深

入的研究，但是有关土壤微生物功能多样性的响应内

容还有所欠缺，且将两者结合起来探讨重金属和抗生

素复合污染的土壤生态毒理效应研究更鲜有报道。 

为此，本研究选取在畜禽粪便中检出率高、土壤

污染问题较为严重的磺胺嘧啶(SDZ)和铜(Cu)作为典

型污染物，以山东平度未经污染的农田土壤为研究对

象，采用室内培养试验法，探讨在 SDZ 胁迫的情况

下，Cu 的添加对土壤微生物酶活性以及功能多样性

的影响，尝试从土壤微生物的角度来探究重金属和抗

生素复合污染的土壤生态毒理效应，以期为土壤重金

属和抗生素污染防治及土壤生态系统安全保障提供

可靠的理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  供试土壤 

供试土壤为采自山东平度的农田土壤，是未受

污染的褐土，采样深度为 0 ~ 20 cm，在 30 m × 30 m

范围内分 5 点采集后将土样混合均匀。土样经除

杂、风干、研磨和过筛(2 mm)后备用，并从中取适

量土样进行理化指标的测定，具体测定方法参照鲁

如坤的《土壤农业化学分析方法》[14]，测定结果见

表 1。 

表 1  供试土壤的基本理化性质 
Table 1  Physical and chemical properties of tested soil 

采样点 土壤类型 黏粒(g/kg) 有机质(g/kg) pH 阳离子交换量(cmol/kg) Cu(mg/kg) Zn(mg/kg) SDZ(mg/kg)

山东平度 褐土 510 16.50 5.75 21.00 26.32 73.88 0.00 

 
1.2  试验设计 

以 SDZ 和 Cu 为外源添加污染物，进行室内培

养试验。在正式试验前，先用去离子水将供试土壤的

含水量调节至田间最大持水量的 50%，并置于 25℃ ± 

1℃恒温培养箱内避光预培养 7 d，使土壤微生物恢复

活性。之后，分别取 100 g(以风干土计算)土壤置于
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500 ml 带盖塑料瓶中，先按 10 mg/kg 的剂量往土

壤中添加 SDZ 充分混匀后，再分别按照 0、200、

500 mg/kg 的剂量加入 Cu2+，同时设置土壤空白对

照，即得到 4 个不同的处理(表 2)，每个处理重复 3

次。污染物添加完成后，将土壤的含水量调节为田间

最大持水量的 60%，并再次置于 25℃±1℃恒温培养

箱内避光培养，每隔 2 d 采用称重法补足损失的水分，

培养 7 d 后，取适量样品测定各处理土壤的脲酶、磷

酸酶、β-葡萄糖苷酶和脱氢酶活性，同时分析各处理

土壤中微生物功能多样性的变化。 

表 2  Cu 和 SDZ 的添加量及实测量(mg/kg) 
Table 2  Added and measured concentrations of Cu and SDZ 

Cu SDZ 处理 

添加量 实测量 添加量 实测量 

CK 0 17.67 ± 0.96 0 0.00 ± 0.00

SDZ 0 16.65 ± 0.42 10 8.83 ± 0.25

SDZ+Cu2 200 220.43 ± 4.17 10 11.57 ± 0.74

SDZ+Cu5 500 518.87 ± 3.46 10 10.36 ± 0.82

 

1.3  土壤酶活性测定及微生物群落多样性分析 

本研究采用土壤酶试剂盒测定土壤脲酶、磷酸

酶、β-葡萄糖苷酶、脱氢酶活性。其中，脲酶活性测

定采用苯酚钠-次氯酸钠比色法，中性磷酸酶活性测

定采用磷酸苯二钠比色法，β-葡萄糖苷酶活性测定采

用可见分光光度法，脱氢酶活性测定采用 TTC 比色

法[15]。具体实验步骤参照试剂盒(科铭生物科技有限

公司，中国)说明书进行，最后使用酶标仪(Infinite 

F200 Pro Tecan 公司，德国)进行测定。 

微生物群落多样性采用 Biolog-ECO 板(Biolog 

公司，美国)测定。Biolog 是 20 世纪 90 年代发展起

来的一种微平板技术，采用该技术可简单、快速地获

知土壤微生物对多种碳源利用能力的差异[16]，具体

操作步骤如下：首先，称取相当于 5 g 烘干质量的

新鲜土壤于 250 ml 三角瓶中，加入 45 ml 灭菌的

0.05 mol/L 的磷酸缓冲液，将三角瓶置于振荡器上以

160 r/min 的速率振荡 30 min，然后静置 30 min，取

悬浮液，按十倍稀释法稀释 1 000 倍后即为接种液。

将接种液移至已灭菌的 V 型槽中，用排枪向 Biolog- 

ECO 板的每个微孔注入 150 μl 稀释液，接种好的

Biolog-ECO 板放入培养箱中，避光，25℃ ± 1℃培养，

分别于 12、24、36、48、60、72、84、96、108、120、

132、144 h 在酶标仪(infinite F200Pro)上读取 OD590 

nm 值[17]。 

其中，用微孔的平均颜色变化率(average well 

color development, AWCD)表征土壤微生物群落整体

代谢活性，分别用 Shannon、Simpson 和 Mcintosh 等

多样性指数表征土壤微生物种群的丰富度、最常见物

种的优势度及群落的均一性[15]。AWCD 值及微生物

群落多样性指数计算公式如下：
 ( )

AWCD
31
iC R

  (1) 

Shannon (ln )i iP P 指数  (2) 

2Simpson 1 iP 指数  (3) 

2Mcintosh in 指数  (4) 

式中：Ci 为每个微孔在 590 nm 下的吸光值；R 为对

照孔的吸光值；Pi 为第 i 孔相对吸光值与整板相对吸

光值总和之比；ni 为第 i 孔的相对吸光值，即(Ci-R)。 

1.4  土壤中 Cu 和 SDZ 的测定 

土壤中 Cu 含量的测定：先用 8 ml HCl-HNO3- 

HF(3∶9∶4，V/V)混合溶液微波消解，再用 ICP-AES 

(Vista MPX, Varian, 美国)进行测定。分析过程中采取空

白样、平行样和标准物质控制法，在实际测定过程中加

入国家土壤标准样品(GSS-1)进行分析质量控制[18]。土壤

中 SDZ 的测定：先用 1% 甲酸-甲醇(7∶3，V/V)混合溶

液浸提，再经 0.45 μm 滤膜过滤，用高效液相色谱法

(HPLC 1100，安捷伦，美国)进行测定[19]。 

1.5  数据处理与统计分析 

所得试验数据采用 Excel 2010 进行处理，

SPSS17.0 进行统计和相关性分析，PAST 3.0 进行主

成分分析，Origin 8.5 进行绘图。 

2  结果与分析 

2.1  Cu 和 SDZ 复合污染胁迫下土壤酶活性的变化 

土壤酶是指土壤中的聚积酶，包括游离酶、胞内

酶和胞外酶，土壤酶活性可以较全面地反映土壤环

境、质量和肥力变化，对于分析和探讨土壤生态系统

结构、功能及其可持续利用具有重要的现实意义[20]。

本文采用室内添加污染物培养法，研究和分析了不同

Cu 和 SDZ 复合污染处理下，土壤脱氢酶、磷酸酶、

β-葡萄糖苷酶、脲酶活性变化，结果如图 1 所示。由

图 1 可知，10 mg/kg 的 SDZ 对土壤脱氢酶和 β-葡萄

糖苷酶活性具有显著的抑制作用，对脲酶活性具有显

著的刺激作用，而磷酸酶活性几乎不受 10 mg/kg SDZ

污染的影响。表明土壤脱氢酶和 β-葡萄糖苷酶活性

对 SDZ 污染胁迫较为敏感，而土壤磷酸酶和脲酶活

性则对其污染具有一定耐性或抗性。各土壤酶活性对

SDZ 与 Cu 复合污染胁迫的响应也各不相同。与 SDZ

单一污染处理相比，200 mg/kg Cu 的加入可在一定程
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度缓解 SDZ 对脱氢酶和 β-葡萄糖苷酶活性的抑制作

用，Cu 和 SDZ 表现为拮抗作用；而对于土壤磷酸酶

和脲酶活性，Cu 和 SDZ 则产生显著的协同抑制作用。

且由图 1 还可以看出，Cu 和 SDZ 复合污染对土壤磷

酸酶活性的联合抑制作用不受 Cu 添加量的影响，

而二者复合污染对土壤脲酶活性联合抑制作用则随

着 Cu 添加量的升高而增强。这表明土壤磷酸酶活

性对 Cu 和 SDZ 复合污染较土壤脲酶活性更为敏感。 

 

(图中不同小写字母表示处理间差异显著(P < 0.05)) 

图 1  不同处理条件下各种酶活性 
Fig. 1  Enzyme activities under different treatments 

 
2.2  Cu 和 SDZ 复合污染胁迫下土壤微生物群落

活性的变化 

AWCD 是培养时间内 Biolog-ECO 板的平均颜色

变化率，能够反映土壤微生物的活性、生理功能多样

性，它在时间维度上的变化可表征微生的平均代谢活

性[21]。AWCD 值的增长速率反映了土壤微生物代谢

活性变化。本研究中 SDZ 单一及与 Cu 复合污染处理

的总 AWCD 变化曲线如图 2 所示，可见，随着培养

时间的延长，各处理 AWCD 值逐渐增加，在 0 ~ 96 h

变化较快，变化趋势较为稳定，96 h 以后，增长速度

逐渐减缓，在培养 120 h 后，碳源利用能力逐渐趋于

稳定。这表明在 0 ~ 96 h 碳源利用率强，微生物活性

逐渐增强，在 120 h 后，土壤微生物活性逐渐趋于稳

定。但在 0 ~ 96 h 时间段内，4 种处理的碳源利用率

基本呈 SDZ ≈ SDZ+Cu2>CK>SDZ+Cu5 的规律，96 h

后则呈现 SDZ>SDZ+Cu2>CK>SDZ+Cu5 的规律。表

明 SDZ 及其与低剂量 Cu(200 mg/kg)复合污染对土壤

微生物代谢活性具有一定的促进作用；而 SDZ 与高

剂量 Cu(500 mg/kg)复合污染胁迫致使土壤微生物碳

源利用能力减弱，显著抑制土壤微生物代谢活性。 

 

图 2  各处理下 AWCD 值的变化 
Fig. 2  Changes of AWCD values under different treatments 

 
2.3  Cu 和 SDZ 复合污染胁迫下土壤微生物多样

性指数的变化 

本研究以培养 132 h 时各处理的 AWCD 值，分

别对物种丰富度 Shannon 指数、常见物种优势度
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Simpson 指数以及物种群落均一性 Mcintosh 指数进

行了计算，结果如表 3 所示。由表 3 可知，与对照处

理相比，SDZ 及其与 Cu 复合污染处理的 Shannon 和

Simpson 指数并未发生明显的变化，表明 SDZ 及其

与 Cu 复合污染处理对土壤中微生物的丰富度和其常

见种群未产生显著影响。然而，各处理 Mcintosh 指

数值则呈现 SDZ>CK>SDZ+Cu2>SDZ+Cu5 的变化趋

势，表明 SDZ 污染可增加土壤微生物群落的均一性，

而其与 Cu 复合污染则显著破坏土壤微生物群落的均

一性，且 SDZ 与高剂量 Cu(500 mg/kg)复合污染的破

坏作用最为显著。 

表 3  各处理条件下的多样性指数 
Table 3  Diversity index under different treatment conditions 

多样性指数 CK SDZ SDZ+Cu2 SDZ+Cu5

Shannon 指数 3.29 3.30 3.27 3.29 

Mcintosh 指数 8.17 8.83 7.70 6.13 

Simpson 指数 0.960 0.961 0.959 0.959 
 

2.4  Cu 和 SDZ 复合污染胁迫下土壤微生物碳源

利用特征的变化 

依据 Biolog-ECO 板 31 种碳源化合物的结构和

性质，可将其分为糖类、氨基酸类、胺类、醇类、酸

类和脂类 6 大类[22-23]。为了进一步了解 Cu 和 SDZ

复合污染胁迫下微生物对各类碳源的利用情况，本文

对培养 132 h 时 6 类碳源的 AWCD 值进行分析，结

果见图 3。由图 3 可以看出，与对照处理相比，SDZ

单一及与 Cu 复合污染处理并未改变土壤微生物的碳

源利用结构，表明 SDZ 单一及与 Cu 复合污染处理对

土壤微生物的种群组成未产生显著的影响。但是在各

类碳源的利用水平上，各处理之间存在较大差异。具

体表现为，10 mg/kg SDZ 添加可显著增加土壤微生

物对糖类、酸类以及脂类的利用水平，这表明试验剂

量下 SDZ 对以糖类、酸类和脂类为主要营养物质的

微生物生长具有显著的刺激作用；SDZ 和低剂量 Cu 

(200 mg/kg)复合污染显著抑制了土壤微生物对胺类

碳源的代谢，促进其对酸类碳源的代谢，而 SDZ 和

高剂量 Cu(500 mg/kg)复合处理中，6类碳源的 AWCD

值均低于对照处理，其中糖类、胺类以及脂类的碳源

代谢受到显著抑制。该结果表明 SDZ 单一及与 Cu

复合污染可显著改变土壤微生物对不同碳源的利用

水平。 

对各处理培养 132 h时的每孔吸光值进行主成分

分析，可以表征不同处理下微生物群落对碳源的利用

情况，结果如图 4 所示，可以看出，4 个处理在 PC

轴上分异明显。其中，SDZ 和 CK 两处理离散距离相

对较近，说明 SDZ 处理与 CK 处理的碳源利用能力

相似，即表明他们具有相似的土壤微生物群落。SDZ+ 

Cu2 处理和 SDZ+Cu5 处理分别位于第三象限和第二

象限，二者之间及其与 SDZ、CK 处理的数值分布均

具有较为明显的差异，表明 SDZ 和 Cu 复合污染处理

与 SDZ 处理的土壤微生物群落结构差异较大，且

SDZ 和 Cu 复合污染处理可显著改变土壤微生物群落

结构。 

  

(图中不同小写字母表示同一碳源下不同处理间差异显著(P < 0.05)) 

图 3  各处理下土壤微生物对六类碳源的利用 
Fig. 3  Utilization of soil microbial to six carbon sources under 

different treatments 

 

图 4  土壤微生物碳源利用特征的主成分分析 
Fig. 4  Principal component analysis of carbon sources utilization 

by soil microbial 

3  讨论 

3.1  抗生素–重金属复合污染对土壤酶活性的影响 

土壤酶是土壤生物学活性的重要组成部分[24]，

对土壤营养物质代谢过程具有重要的驱动作用，常被

作为土壤环境质量变化的生物指标[25]。本研究发现，

低剂量 Cu 的复合添加，在一定程度上缓解 SDZ 对土

壤脱氢酶、β-葡萄糖苷酶活性的抑制效应(表现为拮

抗作用)，但对土壤磷酸酶和脲酶活性则表现为协同

抑制作用；对于所测试的 4 种土壤酶，高剂量 Cu 和
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SDZ 复合污染均表现为联合抑制作用。抗生素和重

金属复合污染对土壤酶活性的影响与土壤酶的种类、

污染物含量等因素密切相关。该研究结果与已有的文

献报道相似。如高若松[26]研究表明，高剂量 Cd 与低

剂量磺胺间甲氧嘧啶复合处理对土壤蔗糖酶的活性

始终保持抑制作用；并且保持磺胺间甲氧嘧啶含量不

变，增加 Cd 的复合污染含量，对土壤磷酸酶活性的

抑制程度也随之加强。阮存鑫[27]在研究四环素和 Cu

复合污染的土壤酶活性效应时也有类似发现，即在乌

栅土中，四环素和 Cu 复合污染可显著抑制脲酶活性，

且抑制效果高于单一污染；在红壤中，复合条件下四

环素可在一定程度上缓解 Cu 对脲酶和酸性磷酸酶的

毒性。以上分析表明，在复合污染条件下，抗生素与

重金属复合污染物对土壤酶的毒性效应较为复杂，且

存在很多不确定性，并可在一定程度上加剧复合污染

的生态风险。因此，应进一步加强抗生素-重金属复

合污染的生态毒性效应研究，以便更好地解释二者复

合污染的污染特性和机理。 

3.2  抗生素–重金属复合污染对土壤微生物多样

性的影响 

土壤微生物是维持土壤微生物活性的重要组成

部分，其数量、群落结构改变均能反映土壤质量和健

康状况，是土壤环境质量评价的重要生物指标[28]。

本研究结果表明，SDZ 单一及与低剂量 Cu 复合污染

对土壤微生物代谢活性具有明显的刺激作用；而 SDZ

与高剂量 Cu 复合污染则显著抑制土壤微生物的代谢

活性(图 2)。同时，SDZ 和 Cu 复合污染可显著改变

土壤微生物对不同碳源的利用水平(图 3)，破坏土壤

微生物群落的均一性(表 3)，进而改变土壤微生物群

落结构(图 4)。Kong 等[29]研究发现类似现象，即土壤

微生物的功能多样性、均匀性、基质利用率等均随着

土霉素和 Cu 剂量的增加而显著降低。毛书帅[30]在研

究不同抗生素与 Cu 单一及复合污染对土壤微生物的

影响时发现，与其他抗生素与 Cu 复合污染相比，磺

胺二甲嘧啶和 Cu 对土壤微生物多样性 Simpson 指数

和 Shannon 指数影响较小。本研究结果也表明，SDZ

及其和 Cu 复合污染处理虽然降低土壤微生物群落的

均一性，但对土壤微生物群落的丰富度(Shannon 指

数 )和常见种群的优势度 (Simpson 指数 )影响较小

(表 3)。分析其原因，这可能与 Biolog-ECO 方法只

能反映能够利用 ECO 板上碳源的微生物信息，并

不一定反映整个土壤微生物群落的功能多样性有

关 [31-32]。此外，杨玖[33]研究堆肥过程磺胺二甲嘧啶

和 Zn 复合污染处理对微生物群落影响发现，在堆肥

第 6 天，二者复合污染对堆料中微生物活性的抑制作

用低于单一污染处理，且微生物群落结构不稳定，复

杂程度也降低；在堆肥第 25 天，复合污染显著提升

堆料中微生物群落的多样性。由此可推测，抗生素与

重金属复合污染对土壤微生物群落的生态毒理效应

与污染胁迫时间有关。因此，应加强抗生素与重金属

复合污染的土壤生态风险长期监测和评估研究。 

4  结论 

本研究表明，SDZ 和 Cu 复合污染对土壤酶活性

的影响与土壤酶种类、污染物含量等因素密切相关。

复合污染条件下，低剂量 Cu 可缓解 SDZ 对土壤脱氢

酶和 β-葡萄糖苷酶活性的抑制效应，低剂量 Cu 和

SDZ 表现为拮抗作用；高剂量 Cu 和 SDZ 复合污染

则对土壤酶均表现为协同抑制作用。 

Biolog-ECO 分析表明，SDZ 和低剂量 Cu 复合

污染对土壤微生物群落代谢活性具有促进作用；而

SDZ 与高剂量 Cu 复合污染则显著抑制土壤微生物代

谢活性；同时，SDZ 和 Cu 复合污染可显著改变土壤

微生物对不同碳源的利用水平，破坏土壤微生物群落

的均一性，进而改变土壤微生物群落功能结构。 
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