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植被类型对煤矿区复垦土壤根际微生物的影响* 

李厚春1，2，李君剑1，2，张  红1，2†，张秀娟1，2，宁岳伟1，2，刘  勇1，2 
（1. 山西大学黄土高原研究所，太原 030006；2. 山西亚高山草地生态系统教育部野外科学观测研究站，山西宁武 036700） 

摘  要：煤矿开采改变了矿区土壤条件、地表植被覆盖和微生物生存环境。植被由于生长条件和根际分泌物的不同，影响根

际土壤微生物的组成和多样性。以山西省晋华宫煤矿复垦区侧柏、云杉、樟子松、油松、桧柏 5 种复垦植被为研究对象，分

析其土壤理化性质、根际土壤酶活性和微生物群落结构的差异性，并计算综合土壤肥力指数以反映不同复垦植被的生态恢复

效果。结果表明：不同植被对土壤物理和化学性质、土壤酶活性、根际微生物多样性和群落结构具有显著影响，樟子松林具

有最高的全碳、全氮含量，为微生物提供更多的碳氮等养分，导致其具有显著高的微生物丰度和多样性；不同植被类型间微

生物群落差异性显著，变形菌门、酸杆菌门、放线菌门和拟杆菌门是优势菌门，全硫、容重和碱性蛋白酶是影响土壤根际微

生物群落结构的关键因子；土壤综合肥力指数表明樟子松林和云杉林优于其他植被。综上，不同植被对矿区生态恢复的效果

具有一定差异，樟子松林和云杉林有助于提高根际土壤细菌多样性和土壤肥力，研究可为半干旱区煤矿复垦区生态恢复的植

被选择提供科学依据。 

关键词：矿区复垦；复垦植被类型；土壤酶活性；根际微生物群落 
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Effect of Vegetation Type on Rhizosphere Microorganisms of Reclaimed Soils 
in Coal Mining Areas 

LI Houchun1, 2, LI Junjian1, 2, ZHANG Hong1, 2†, ZHANG Xiujuan1, 2, NING Yuewei1, 2, LIU Yong1, 2 

(1. Institute of Loess Plateau, Shanxi University, Taiyuan 030006, China; 2. Field Scientific Observation and Research Station of the Ministry 

of Education of Shanxi Subalpine Grassland Ecosystem, Ningwu, Shanxi 036700, China) 

 

Abstract: 【Objective】Long-term mining activities have caused serious damage to the ecological environment in the mining area. 

Soils near mining areas have reduced quality, decreased vegetation cover, and changed microbial habitats. Stripped soil and coal 

gangue are mixed to form hillocks and the exposed surface of the hillocks is highly susceptible to wind and water erosion, which 

has resulted in increasingly severe damage to the ecosystems, including changes in plant species composition and community 

structure, reduced biodiversity and productivity, deterioration of soil and microenvironment, and changes in the relationships 

between organisms. Hence, the ecological restoration of the coal mines is an urgent task. Interestingly, vegetation types may 
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affect the composition and diversity of microbial communities in rhizosphere soil owing to the growth conditions, vegetation 

cover, root turnover rates, and the chemical composition of root exudates. Therefore, it is important to explore the response of 

microbial community composition and diversity under different vegetation types in mining ecological restoration areas.【Method】

The rhizosphere soils of five vegetation types (Platycladus orientalis, Picea asperata, Pinus sylvestris, Pinus tabuliformis, and 

Sabina chinensis) were collected in this study to detect the soil physicochemical properties, enzyme activities, and bacterial 

community structure. Also, we identified key environmental factors affecting rhizosphere bacterial communities using 

redundancy analysis and conducted a mantel-test analysis between dominant bacterial phyla and environmental factors. Structural 

equation models were established to explore the interactions between plants, soil, and microbes. Furthermore, the soil-integrated 

fertility index was calculated to analyze the ecological restoration effectiveness of different vegetation types.【Result】Vegetation 

types had significant effects on soil physicochemical properties, enzyme activities, bacterial community composition, and 

diversity. The P. sylvestris field had significantly higher total carbon content, total nitrogen contents, bacterial abundance, and 

diversity, while soil alkaline phosphatase and soil urease activities were significantly higher in the P. asperata field. The 

Proteobacteria, Acidobacteria, Actinobacteria, and Bacteroidetes were the dominant phyla of soil bacterial communities. Also, the 

dominant genera were RB41, Streptomyces, MND1, Ferruginibacter, and Variovorax. Total sulfur, soil bulk density, and soil 

alkaline protease were the key factors affecting the structure of rhizosphere soil bacterial communities. Our analysis revealed that 

vegetation types can directly affect soil physicochemical properties, soil enzyme activities, and bacterial community structure, as 

well as indirectly affect rhizosphere soil bacterial community structure through soil physicochemical properties and soil enzyme 

activities. Soil integrated fertility index indicated that P. sylvestris and P. asperata were superior to other vegetation in the 

ecological restoration of mining areas.【Conclusion】Vegetation types have significant effects on soil physicochemical properties, 

soil enzyme activity, and bacterial community in the rhizosphere. P. sylvestris and P. asperata can improve the rhizosphere soil 

bacterial diversity and soil fertility, which is beneficial to the ecological restoration of the coal mine reclamation area. This study 

provides a scientific basis for vegetation selection for ecological restoration of coal mine reclamation areas in semiarid regions. 

Key words: Mining reclamation; Vegetation restoration types; Soil enzyme activity; Rhizosphere microbial community 

2022 年我国煤炭产量约为 44.5 亿吨，其中山西

煤炭产量超 13 亿吨，占全国产量近三分之一，在为

国 家 提 供 充 足 煤 炭 能 源 的 同 时 ， 也 产 生 了 约

2 052 km2 的煤炭采空区（废弃矿井）[1]。煤矿的露

天开采会对陆地生态系统造成严重干扰，通过开挖

移除地表覆盖层，剥离的土壤和煤矸石混合形成矸

石山，影响土壤环境和植物群落，进而破坏微生物

的生存环境[2-4]。矸石山裸露的土壤极易受到风蚀和

水蚀作用并发生自燃，因此矸石山修复成为矿区生

态修复的重难点问题，其中植被修复是矿区矸石山

修复的主要修复方式之一[5]。植物由于生长条件、

地表覆盖、根际渗出物的化学成分和根际周转率的

不同，可能影响土壤中微生物组成和多样性[6]。作

为植物与土壤相互作用的微域环境，植物根际通过

分泌有机碳和抗菌物质等吸引有益微生物的富集，

微生物能够促进凋落物和土壤有机质的分解从而介

导植物–土壤生态系统的物质循环[7-8]。因此，探究

植被类型对微生物群落及生态系统功能的影响，对

矿区生态修复具有重要意义。 

环境干扰能够改变土壤生物地球化学循环过

程，进而影响土壤微生物组[9-10]。对黄土高原煤矿

沉陷区土壤微生物多样性影响的研究表明，移植树

木显著改变煤矿沉陷区土壤微生物多样性和群落结

构[11]。榆树/杨树植物修复 10 年后煤矸石复垦区土

壤生态功能研究发现，植物修复也显著改变土壤微

生物结构和功能[12]。然而上述研究多集中于非根际

土壤，大多数植物–土壤–微生物的相互作用发生在

距离根际 1 mm 的根际土壤中[13]。此外，促进植物

生长的根际细菌在陆地生态系统恢复中发挥重大作

用，比如通过促进固氮、矿物质降解，增强植物矿

物质吸收等方法定植植物根部并促进植物生长[14]。

高寒露天采煤扰动区植物根际微生物群落结构与功

能演替机制研究表明，植物根际土壤中的优势菌主

要为采取 r 策略的变形菌[15]。然而，关于黄土高原

半干旱区煤矸石复垦区植物修复对根际土壤微生物

的影响尚不清楚。 
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本研究利用 16S rRNA 高通量测序技术，探究山

西大同晋华宫煤矿复垦区不同复垦植被下根际土壤

细菌群落结构和多样性。由于不同植被凋落物和根际

分泌物的不同，从而影响土壤环境和微生物群落。据

此，本研究主要目标是分析不同类型的复垦植被对于

土壤理化性质和根际土壤微生物的影响，明确不同复

垦植被类型对土壤理化性质、土壤肥力、酶活性及根

际土壤细菌群落的影响，为半干旱区煤矿复垦区生态

修复过程中的植被选择提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

晋华宫煤矿位于大同煤田东北端，为低山丘陵

区 ， 植 被 稀 少 ， 多 为 黄 土 覆 盖 。 坐 标 113°6′～

113°14′N，40°4′～40°10′E，海拔 1 200～1 400 m。

矿区地处晋西北地区，为温带大陆性季风气候，年

平均降雨量 400 mm 左右，冬季受寒流影响，气候

寒冷干燥。晋华宫煤矿矸石山复垦区于 2005 年完成

复垦，并种植侧柏、樟子松、油松、云杉和桧柏用

以生态修复。 

1.2  样品采集与分析 

于 2021 年 7 月在侧柏、樟子松、油松、云杉和

桧柏五种植被类型各设置 3 个重复样地，每个样地

中选取 3 株植被，用土钻在距离树干 30 cm 处 5～

20 cm 范围内钻取土壤与根的混合样品，挑出细根

后先甩掉附着在根上的松散土壤，再将根部放入无

菌袋中低温保存。将根部样品带回实验室后转移至

PBS 溶 液 中 （ 130 mmol·L–1 NaCl ， 7 mmol·L–1 

Na2HPO4，3 mmol·L–1 KH2PO4，pH 7.4），使用摇床

室温振荡后，用消毒镊子挑除根系，最后离心收集

根际土壤[16-17]。将收集到的土壤直接用于土壤酶活

性和土壤微生物测定，使用自然风干、研磨和筛分

后的土壤测定土壤理化性质。 

1.3  土壤理化性质和酶活性的测定 

土壤容重（SBD）使用环刀法测定；土壤 pH

使用玻璃电极 pH 计（STARTER300，Ohaus，美国）

测定，土水比 1︰2.5；全碳（TC）、全氮（TN）、全

硫（TS）使用元素分析仪（Vario MACRO cube，

Elmenter，德国）测定[18]。土壤酶活性的测定使用

生工生物工程（上海）股份有限公司的试剂盒测定，

按照试剂盒说明书进行操作。其中，土壤碱性蛋白

酶（S-ALPT）采用福林酚比色法测定；土壤碱性磷酸

酶（S-AKP/ALP）采用磷酸苯二钠比色法测定；土壤

脲酶（S-UE）采用靛酚比色法；土壤脱氢酶（S-DHA）

采用 2，3，5–三苯基四唑氯化物比色法（TTC 法）[19]。 

1.4  土壤 DNA 提取与高通量测序 

根际土壤微生物高通量测序在美格基因科技有

限公司（广东）完成，方法为：采用 Advanced Soil DNA 

Kit 土壤试剂盒提取 DNA，以 DNA 为模板，使用带

barcode 的特异引物及 TaKaRa Premix Taq®Version2.0

（TaKaRa BioTechnology Co.Dalian，China）进行 PCR

扩增，细菌 16S rRNA 基因 V4-V5 区采用引物（515F：

5’-GTGCCAGCMGCCGCGGT AA-3’ ； 806R ：

5’-CCGTCAATTCMTTTRAGTTT ）。 使 用 Illumina 

Nova 6000 平台进行 PE250 测序，测序结果经 fastp

（V0.14.1）质控后，利用 usearch- fastq-mergepairs（V10）

进行拼接。OTU 采用 Uparse 软件聚类，比对 Silva 16S 

rRNA 数据库（v132）完成注释。 

1.5  数据处理与分析 

使用单因素方差分析不同植被类型下土壤理化

性质、根际土壤酶活性、细菌 α 多样性和优势菌门

差异性，使用非度量多维尺度分析（NMDS）根际

土壤细菌群落 β 多样性。使用冗余分析（RDA）确

定影响根际土壤细菌群落的关键环境因子，并对优

势菌门与环境因子之间进行 Mantel test 分析。使用

偏最小二乘路径分析模型分析植被-土壤-细菌群落

的相互作用。通过主成分分析（PCA）计算各特征

值的贡献率，根据累进贡献率确定各主成分评价值

（ai），并确定各主成分的评价值（Zi），从而计算综

合 主 成 分 评 价 值 ， 即 综 合 肥 力 指 标 （ integrated 

fertility index，IFI）[20-21]，公式如下： 

 

IFI /i i
i

a Z a    

 
统计学分析与绘图使用 R 4.1.3 的 ggcor、vegan、

ggplot2、factoextra 包完成[22-23]。 

2  结  果 

2.1  不同植被类型对煤矿区复垦土壤性质与酶活

性的影响 

不同植被类型下土壤理化性质见表 1，樟子松
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林土壤容重（1.36 g·mL–1）显著低于其他植被样地，

5 种复垦植被根际土壤 pH 均偏碱性，云杉林和樟子

松 pH 最低（P < 0.05）。桧柏林全碳、全氮和全硫含

量 显 著 高 于 其 他 样 地 ， 分 别 为 29.91 、 1.38 、

1.82 g·kg–1。侧柏林和油松林全氮和全硫含量显著低

于其他样地，且侧柏林全碳含量亦低于其他植被（P < 

0.05）。 

根际土壤酶活性在不同植被样地中表现出差异

性 （ 表 1）， 油 松林 根际 土 壤碱 性蛋 白 酶活 性为

0.271 μmol·d–1·g–1，显著高于其他样地，桧柏林显著

最低（P < 0.05）。云杉林具有显著高的碱性磷酸酶

和脲酶活性（P < 0.05），分别为 20 947 μmol·d–1·g–1、

933.5 mg·d–1·g–1。桧柏表现出最低的碱性蛋白酶活性

（ 0.051 mg·d–1·g–1），侧柏表现出 最低的脲酶 活性

（355.5 mg·d–1·g–1）。土壤脱氢酶在不同复垦植被根际

土壤间差异不显著（P > 0.05）。 

表 1  不同植被恢复情景煤矿区土壤性质与酶活性 

Table 1  Soil properties and enzyme activity in coal mining areas under different vegetation restoration scenarios 

植被类型

Vegetation 

type 

容重 Bulk 

density/

（g·cm–3） 

pH 

全氮 Total 

nitrogen/

（g·kg–1） 

全碳 Total 

carbon/

（g·kg–1）

全硫 

Total sulfur/

（g·kg–1）

碱性蛋白酶

Alkaline 

protease/

（μmol·d–1·g–1）

碱性磷酸酶 

Alkaline 

phosphatase/

（μmol·d–1·g–1）

脲酶 Urease/

（mg·d–1·g–1）

脱氢酶

Dehydrogenase/

（mL·h–1·g-1）

PO 1.47±0.02a 8.17±0.02a 0.50±0.18b 12.39±2.73d 0.64±0.04c 0.107±0.001c 7 115±379d 355.5±11.5d 1.28±0.46a 

SC 1.43±0.03b 8.13±0.02ab 1.38±0.22a 29.91±2.94a 1.82±0.15a 0.051±0.007d 2 454±551e 428.8±11.4c 1.24±0.19a 

PS 1.36±0.01c 8.09±0.01c 1.18±0.02a 25.86±0.44b 1.13±0.05b 0.175±0.007a 11 070±584c 752.9±15.3c 1.42±0.26a 

PA 1.42±0.02b 8.08±0.01c 0.80±0.02b 17.53±0.83c 0.33±0.03d 0.197±0.005b 20 947±1 322a 933.5±28.5a 1.72±0.15a 

PT 1.41±0.03b 8.12±0.02bc 0.80±0.02b 23.65±0.63b 0.86±0.09c 0.271±0.039b 16 732±1 313b 462.7±7.7b 1.23±0.62a 

注：PO 代表侧柏，SC 代表桧柏，PS 代表樟子松，PA 代表云杉，PT 代表油松；平均值±标准差；同一列中小写字母表示不同

植被复垦根际土壤样地之间的差异显著（P < 0.05，n = 3）。下同。Note：PO means Platycladus orientalis，SC means Sabina chinensis，

PS means Pinus sylvestris，PA means Picea asperata，and PT means Pinus tabuliformis；Means±standard deviation；Lowercase letters 

indicate differences between vegetation reclamation rhizosphere soil samples（P < 0.05，n = 3）. The same below. 

 

2.2  不同植被类型对煤矿区复垦土壤根际细菌多

样性的影响 

不同植被复垦类型根际土壤细菌的 α 多样性存

在显著差异（P < 0.05；图 1a）。樟子松林和云杉林

Chao1 指数显著高于其他样地，分别为 3 624、

3 588，说明樟子松林和云杉林有较高的菌群丰富

度，侧柏林 Chao1 指数（2 894）显著低于其他样

地（P < 0.05）；Observerd OTUs 在五个不同复垦

样 地 的 根 际 土 壤 中 差 异 显 著 ， 其 中 樟 子 松 林

Observerd OTUs 指数（3 627）显著高于其他四个

样地，其次为云杉林根际土壤，侧柏林的 Observerd 

OTUs 指数最小（P < 0.05）。Observerd OTUs 指数

结果与 Chao1 指数结果基本一致，均表现出樟子

松林根际土壤菌群丰富度最高，其次为云杉林，

侧柏林菌群丰度最低。  

樟子松林的 Shannon 指数（9.89）显著高于其

他复垦样地，说明樟子松林有最高的群落多样性，

其次为云杉林和桧柏林，侧柏林和油松林的 Shannon

指数最低（P < 0.05）；Simpson 指数在不同植被复

垦样地中具有显著性的差异，其中侧柏林最高，樟

子松林最低（P < 0.05）。Simpson 指数越低，群落

多样性越高，因此 Simpson 指数结果与 Shannon 指

数结果一致，均表现出樟子松林具有最高的群落多

样性，其次为云杉林，侧柏林群落多样性最低。综

上，樟子松林根际土壤细菌多样性和丰度显著高于

其他样地。 

基于 Bray-Curtis 相似性系数对不同植被复垦

类 型 根 际 土 壤 中 细 菌 群 落 进 行 非 度 量 多 维 尺 度

（NMDS）分析，结果如图 1b 所示。NMDS 图谱显

示每个植被复垦类型的 3 次重复基本聚在一起，说

明本研究细菌群落结构样本重复性较好，且胁迫系

数（Stress）较小（0.062）。单因素方差分析表明不

同复垦植被根际土壤细菌群落之间存在显著差异

（r = 0.853，P = 0.001）。 
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注：不同小写字母表示样地间差异显著性（P < 0.05，n = 3）。下同。Note：Different lowercase letters indicate significant differences 

between samples（P < 0.05，n = 3）. The same below. 

 
图 1  不同植被类型下根际土壤细菌群落 α 多样性（a）和 NMDS 分析（b） 

Fig. 1  Alpha diversity（a）and NMDS analysis（b）of rhizosphere soil bacteria in different regeneration scenarios 

2.3  不同植被类型对煤矿区复垦土壤细菌群落组

成的影响 

根据分类学分析结果，5 个样地中所选取的 15

个样本得到的 12 345 个 OTU 共分为 33 个门

（Phyla），不同植被复垦类型根际土壤中主要的细菌

群落组成相似，但相对丰度却有较大的差异。图 2

反映不同植被类型根际土壤相对丰度前 10 的细菌

门水平构成为：变形菌门、酸杆菌门、放线菌门、

拟杆菌门、芽单胞菌门、绿弯菌门、浮霉菌门、疣

微菌门、蓝藻菌门和未分类部分，其中变形菌门、

酸杆菌们、放线菌门、拟杆菌门优势菌门，各相对

丰 度 约 为 22.78%～ 28.78% 、 11.75%～ 25.29% 、

9.78%～25.68%、10.24%～15.81%，总的相对丰度

达到 69.46%～82.01%。 

不同植被类型根际土壤中优势菌门的相对丰度

存在差异（图 2）。侧柏林根际土壤中变形菌门相对

丰度显著高于其他样地（P < 0.05），其次为云杉林，

桧柏林根际土壤和油松林根际土壤的变形菌门相对

丰度之间无显著差异（P > 0.05），但均显著低于其

他样地（P < 0.05）；油松林根际土壤酸杆菌门显著

高于其他样地，其次为樟子松林，云杉林根际土壤

酸杆菌门相对丰度最低（P < 0.05）；放线菌门在不

同植被复垦样地之间存在显著性差异，其中侧柏林

根际土壤放线菌门相对丰度显著高于其他复垦样

地，其次为云杉林，油松林根际土壤放线菌门最低

（P < 0.05）；油松林根际土壤拟杆菌门相对丰度显著

最高，其次为侧柏林，桧柏林，云杉林和樟子松林

之间差异不显著（P > 0.05），但显著低于其他两个

样地（P < 0.05）。 

不同植被类型根际土壤相对丰度前 10 的细菌

属水平组成为：RB41、链霉菌属（Streptomyces）、

MND1、Ferruginibacter、贪噬菌属（Variovorax）、

鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）、Steroidobacter、

苔藓杆菌属（Bryobacter）、Haliangium、类诺卡氏

属（Nocardioides）（图 3）。不同植被类型根际土壤

中优势菌属的相对丰度存在差异，其中 RB41、

Ferruginibacter、MND1、Haliangium 在油松根际土

壤中占有优势，贪噬菌属（Variovorax）、类诺卡氏

属（Nocardioides）在云杉根际土壤中占有优势，链

霉菌属（Streptomyces）、Steroidobacter 在侧柏根际 
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图 2  不同植被类型门水平相对丰度前 10 的细菌群落组成 

Fig. 2  Bacterial community composition of the top 10 phylum level relative abundance in different regeneration scenarios 

 

图 3  优势属与样地关系（a）和不同植被类型细菌群落优势属热图（b） 

Fig. 3  Relationships between dominant genera and sample sites（a）and Heat map of dominant genera of bacterial communities in different 

vegetation types（b） 

土壤中占有优势，在桧柏和樟子松根际土壤中占优

的分别为鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）和苔藓

杆菌属（Bryobacter）。 

2.4  不同植被类型下根际土壤细菌群落结构与环

境因子关系 

晋华宫煤矿复垦区 5 个不同植被复垦类型的根

际微生物群落与土壤环境因子的冗余分析（RDA）

表明：第一主成分轴和第二主成分轴分别能够解释

根际土壤微生物组成和生境因子关系变异的 78.89%

和 10.35%（图 4a）。不同复垦植被根际土壤微生物

较分散，相同复垦植被根际土壤微生物较集中，这

与 NMDS 分析结果相一致。通过对每个环境因子的
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Monte Carlo 显著性检验显示：全硫、碱性蛋白酶对

土壤细菌组成具有极显著影响（P < 0.01），土壤容

重具有显著影响（P < 0.05）。 

冗余分析中箭头长度和夹角表明：芽单胞菌门、

绿弯菌门与全碳、全氮、全硫呈正相关，拟杆菌门、

变形菌门与之相反，拟杆菌门、变形菌门与碱性蛋

白酶、碱性磷酸酶、pH 呈正相关；酸杆菌门与碱性

蛋白酶、全碳呈正相关，放线菌门与之相反，放线

菌门与脲酶、土壤容重、土壤脱氢酶、pH 呈正相关。 

进一步方差分解分析（VPA）结果表明，根际

土壤酶环境因子、土壤养分环境因子和土壤容重与

pH 因子分别从不同维度影响了不同复垦植被根际

土壤的微生物群落（图 4b）。在复垦植被根际土壤

微生物群落构建过程中，土壤酶环境因子、土壤养

分因子和土壤容重与 pH 因子总共可以解释 71.26%

的微生物群落变异，其中土壤酶环境因子和土壤理

化因子共解释 33.51%，土壤容重与 pH 因子和土壤

养分因子共解释 32.28%。 

 

图 4  微生物与环境因子的 RDA 分析排序（a）和 VPA 分析（b） 

Fig. 4  Ranking chart of RDA analysis（a）and VPA analysis（b）of microbial and environmental factors 

以植物类型、土壤理化、土壤酶活性和细菌多

样性与组成构建偏最小二乘路径分析模型（图 5a），

模型结果表明，植被对土壤理化、土壤酶活性、细

菌群落具有积极影响，土壤理化也对细菌群落具有

积极影响，而土壤酶活性对土壤理化和细菌群落具

有负影响。结果说明植被能够直接影响细菌群落，

也能通过影响土壤理化和土壤酶活性间接影响细菌

群落。 

由 Mantel 检验（图 5b）可知，变形菌门与脲酶、

碱性蛋白酶显著相关（r = 0.2～0.4，P = 0.01～

0.05）；酸杆菌门与脲酶、碱性磷酸酶、土壤容重显

著相关（r = 0.2～0.4，P = 0.01～0.05），与 pH 极显

著相关（r ≥ 0.4，P < 0.01）；放线菌门与碱性蛋白

酶、pH 极显著相关（r = 0.2～0.4，P < 0.01）；拟杆

菌门与碱性蛋白酶、全硫极显著相关（r ≥ 0.4，P < 

0.01）。 

2.5  不同植被类型的土壤肥力指数（IFI） 

综合土壤理化性质、根际土壤酶活性和细菌多

样性计算土壤肥力指数 IFI（图 6）。运用主成分分

析，抽取特征向量值大于 1 的主成分 3 个，其特征

向量值分别为 4.556、4.038、1.107，累进贡献率为

97.008%。第一主成分贡献率达到 45.559%，其中
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pH、脲酶、土壤脱氢酶载荷系数大；第二主成分贡

献率达到 40.375%，其中全氮、全碳载荷系数高；

第三主成分贡献率达到 11.073%，其中碱性蛋白酶

载荷系数高。将不同复垦植被样地的主成分得分和

贡献率进行加权，获得土壤肥力指数，由大到小依

次为樟子松、云杉、桧柏、油松、侧柏，表明樟子

松林和云杉林有助于提高根际土壤细菌多样性和土

壤肥力。 

 

注：a）图线上数字为标准化的路径系数，显著路径表示为：*P<0.05；**P<0.01；***P<0.001。Note：Numbers on lines are standardized 

path coefficients. The significant paths are reported as follows：*P< 0.05；**P< 0.01；***P < 0.001. 

 
图 5  植被、土壤和细菌相互作用的偏最小二乘分析模型（a）和优势门与环境因子的 Mantel test 分析（b） 

Fig. 5  Partial least squares path modeling for the interaction between vegetation，soil，and bacteria（a）and Mantel test analysis of dominant 

phylum and environmental factors（b） 

 

图 6  主成分分析（a）、主成分累计贡献率（b）和主成分得分（c） 

Fig. 6  Principal component analysis（a），Cumulative contribution rate of principal components（b），and Principal component score（c） 
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3  讨  论 

不同植被类型由于凋落物和根际分泌物的不

同，进而影响土壤碳氮磷等营养元素的含量和土壤

微生物特征[24]。本研究发现樟子松林、桧柏林具有

显著高的全碳和全氮（P < 0.05）（表 1），这可能是

由于不同植被在凋落物质量和根际分泌物不同导

致。植物凋落物对于土壤碳的输入具有重要贡献，

土壤中微生物大多是异养，土壤中丰富的营养物质

能够为土壤微生物维持其生命活动提供能量[25]。在

植被恢复过程中，添加外源碳有机肥会刺激酶活性

的提高，为微生物提供碳源和能量，提高微生物生

物量[26]。本研究中樟子松林相对高的碳氮等营养元

素同样导致其具有显著高的微生物丰度和微生物多

样性（图 1a）。 

土壤酶主要由土壤微生物和植物根际产生，土

壤微生物通过释放于环境中的酶，介导土壤有机质

的降解和碳氮磷等营养元素的吸收同化[27-28]。本研

究中不同植被之间酶活性差异较大（表 1），可能是

因为不同植被根际分泌物和根际微生物区系存在差

异。蛋白酶和脲酶是土壤氮素循环相关的酶[29]，蛋

白酶可以将蛋白质分解为小的肽链和氨基酸，为植

物生长提供氮素和能量[30]。研究中碱性蛋白酶极显

著影响（P < 0.01）土壤微生物，且与大多数优势菌

门显著相关（P < 0.05）（图 4），可见碱性蛋白酶能

更好地指示根际微生物的变化。此外，土壤微生物

能够产生碱性磷酸酶和酸性磷酸酶，但植物根只能

产生酸性磷酸酶，碱性磷酸酶可以被视为磷需求的

指标[31]。土壤脲酶在土壤有机碳–氮键的水解过程种

发挥作用，可以反映土壤氮素供应情况[31]。云杉林

的碱性磷酸酶和脲酶显著高于其他样地（P < 0.05）

（表 1），这可能是由于云杉林较低的全氮、全碳等

营养物质导致较高的氮、磷元素获得酶活性。 

土壤细菌群落受到不同植被类型影响，如不同

植被类型对黄土根际土壤微生物过程和群落结构具

有影响[32]。本文非度量多维尺度分析（NMDS）结

果同样表明各样地之间微生物群落差异性显著（图 1）。

在本研究中，变形菌门、酸杆菌门、放线菌门、拟

杆菌门是优势菌门（图 2），这与朔州平朔煤矿土壤

中细菌优势门研究结果基本一致[33]，优势属主要为 RB41、

链霉菌属（Streptomyces）、MND1、Ferruginibacter、贪

噬菌属（Variovorax）等（图 3），且优势属相对丰

度在不同植被类型中存在差异。不同植被类型的优

势菌门也存在显著差异（图 2），其中变形菌门中包

含与植物共生的固氮细菌，可以提高植物固氮能力，

其丰富度可以反映土壤有机质等养分含量情况[34]，

因此 Mantel test 分析表明变形菌门与脲酶、碱性蛋

白酶显著相关（P < 0.05）（图 5）。酸杆菌门可以通

过代谢产酸降低碱性土壤的 pH[35]，在本研究中酸杆

菌门也表现出与 pH 极显著相关（P < 0.01）。作为

k-策略细菌代表的放线菌门在矿区门水平的相对丰

度较高，并且放线菌与碱性蛋白酶、pH 极显著相关

（图 4）。RDA 研究发现全硫、容重与土壤微生物显

著相关（图 4），这主要是复垦区采用土石混排的覆

土方式，使土壤中含有煤矸石，改变了土壤紧实度、

透水透气情况，增加了土壤全硫含量，不同复垦植

被对环境因子适应能力不同从而显著影响土壤微生

物群落结构。 

本研究偏最小二乘路径分析模型表明，植被对

土壤理化、土壤酶活性和细菌群落组成与多样性产

生了显著的正效应，也间接通过影响土壤理化和土

壤酶活性来影响土壤细菌群落组成和多样性（图 5a）。

在植物–土壤–微生物之间的物质和能量循环中，植

物根部向根际分泌了大量的化合物，分泌物影响养

分循环，形成土壤理化性质，并作为营养物质和信

号作用于与根部相关的微生物群落[35-36]。有研究表

明，在拟南芥中三萜类分泌的改变影响微生物组的

组成，苹果酸的分泌因叶子病原体感染而改变，吸

引了地下生物控制微生物，分泌的酚酸被植物相关

的微生物选择性的代谢[37]。此外，酶是土壤微生物

实现其生态功能的重要驱动因素，土壤生态酶化学

计量法研究发现黄土高原植被恢复后土壤微生物养

分代谢受磷限制[38]。本研究分析了植被类型对煤矿

区复垦土壤根际微生物的影响，不仅为半干旱区煤

矿复垦区生态恢复的植被选择提供科学依据，同时

为矿区生态恢复研究领域中植物与土壤微生物互作

的研究提供方法与思路。 

4  结  论 

不同植被复垦类型对土壤理化、根际土壤酶活

性和细菌群落具有显著影响，樟子松林显著降低土
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壤 pH，缓解土壤碱性，降低土壤容重，增加土壤养

分，能够为微生物提供更加适宜的条件，导致其具

有显著高的细菌丰度和多样性。不同植被之间细菌

群落差异性显著，变形菌、放线菌、酸杆菌、拟杆

菌门是其优势菌门，全硫、土壤容重和碱性蛋白酶

是影响细菌结构组成的关键因子。以土壤理化性质、

根际土壤酶活性和细菌多样性计算综合土壤肥力指

数，表现为樟子松林和云杉林有助于提高根际土壤

细菌多样性和土壤肥力，从而有利于煤矿复垦区的

生态恢复。 
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