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煤矿区土壤细菌群落结构及其对不同复垦模式的响应

张世文1 ，蔡慧珍1 ，张燕海2 ，董祥林2 ，刘　俊3 ，俞　静1

 （1. 安徽理工大学 地球与环境学院, 安徽 淮南　232001；2. 淮北矿业集团有限责任公司, 安徽 淮北　235000；

3. 平安煤炭开采工程技术研究院有限责任公司, 安徽 淮南　232001）

摘　要：科学揭示不同复垦模式土壤细菌群落稳定性及其潜在互作关系对于复垦土地差异化管理及可

持续利用至关重要。本文以挖深垫浅、煤矸石充填和粉煤灰充填 3 种模式复垦土壤为研究对象，基

于高通量 Illumina Miseq 16S rRNA 测序技术，采用方差分析、Spearman 相关性等分析方法，研究不

同复垦模式下的土壤细菌群落结构和多样性。通过构建分子生态网络模型，揭示不同复垦模式下土

壤细菌群落的稳定性及菌群间潜在互作关系，明晰对细菌群落结构稳定性起关键作用的微生物种群。

结果表明：①不同复垦模式土壤细菌群落的多样性与丰富度水平有显著差异（P<0.05），均表现为挖

深垫浅>煤矸石充填>粉煤灰充填；不同复垦模式土壤细菌群落组成相似，变形菌门、酸杆菌门、放

线菌门和拟杆菌门是所有模式土壤中的优势菌门，在各复垦模式土壤细菌群落中的占比之和均达

70% 以上。②不同复垦模式下土壤细菌群落的显著影响因子不同，部分优势细菌门与影响因子间的

变化趋势不同，有机质含量是影响挖深垫浅复垦土壤细菌群落组成的主要影响因素，pH 是影响煤矸

石与粉煤灰充填复垦土壤细菌群落组成的主要影响因素。③挖深垫浅复垦土壤细菌网络复杂，群落

联系紧密，能更好地传递物质、能量和信息；煤矸石充填复垦土壤细菌网络内部节点间的连通度低，

但菌群信息交换速度慢，拥有 4 个关键节点，网络相对稳定；粉煤灰充填复垦的土壤细菌网络规模

最小，节点连通度不高，在外界环境发生变化时反应快，网络稳定性最差。3 种复垦模式土壤细菌群

落间关系均以协同合作为主导，煤矸石充填复垦土壤细菌群落间的协同合作关系占比最高。本文揭

示了 3 种不同复垦模式下土壤细菌群落结构与分子生态网络差异，研究结果可为高潜水位采煤塌陷

区土地复垦模式的优选以及人为干预方式的选择提供支撑。

关键词：土地复垦；微生物多样性；分子生态网络；采煤沉陷区

中图分类号：TD88; S154.3　　　文献标志码：A　　　文章编号：0253−2336（2024）02−0338−12

Soil bacterial community structure in coal mining area and its response to
different reclamation patterns

ZHANG Shiwen1, CAI Huizhen1, ZHANG Yanhai2, DONG Xianglin2, LIU Jun3, YU Jing1
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Abstract: Scientific revelation of soil bacterial community stability and potential interactions between different reclamation models is es-
sential for differentiated management and sustainable use of reclamation land. The diversity of soil bacterial communities under different
reclamation modes was studied by analysis of variance and Spearman correlation based on high-throughput Illumina Miseq 16S rRNA se-
quencing technology. By constructing a molecular ecological network model, the stability of soil bacterial communities and the potential
interaction relationships between microbiota under different reclamation modes were revealed, and the microbial populations that play a
key role in the stability of bacterial community structure were clarified. The results showed that: ① There were significant differences in
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the diversity and richness of soil bacterial communities in different reclamation models (P<0.05), which were manifested as deep digging
of shallow > gangue filling > fly ash filling. The composition of soil bacterial communities in different reclamation models was similar,
Proteobacteria, Acidobacteria Actinomycetes and Bacteroides were the dominant phylum in all model soils, with their combined propor-
tions accounting for over 70% of the soil  bacterial communities in each reclamation mode. ②The significant influencing factors on soil
bacterial communities varied among different reclamation models, and the change trend between some dominant bacterial phyla and influ-
encing factors was different. Organic matter content was identified as the main influencing factor for deep digging and shallow reclaimed
soil  bacterial  community  composition,  while  pH played  a  major  role  in  the  composition  of  soil  bacterial  communities  in  reclaimed soil
filled with  gangue  and  fly  ash.  ③The  soil  bacterial  networks  in  the  deep  digging  and  shallow  reclamation  models  are  complex,  with
closely connected communities that facilitate the transmission of substances, energy, and information. In contrast, the connectivity between
nodes in the bacterial network of gangue filling soil  is low, but the exchange of information within the network is slow. It  has four key
nodes and relatively stable network structure. The soil bacterial network of fly ash filling reclamation is the smallest, with low node con-
nectivity.  However,  it  responds  quickly  to  changes  in  the  external  environment,  but  has  the  poorest  network stability.  The relationships
between soil bacterial communities in the three reclamation models are characterized by collaborative cooperation, with the highest propor-
tion of synergistic cooperation observed in gangue filling reclamation. This study reveals the differences in soil bacterial community struc-
ture  and  molecular  ecological  networks  under  different  reclamation  modes,  providing  support  for  the  optimization  of  land  reclamation
strategies and the selection of intervention methods in areas with high groundwater levels caused by coal mining subsidence.
Key words: land reclamation； microbial diversity； molecular ecological networks； coal mining subsidence area

  

0　引　　言

煤炭产业是我国最大的能源产业[1]，伴随着煤炭

工业的发展以及开采程度的加大，采矿所造成的地

表沉陷、裂缝等问题频繁产生，同时，植被衰减、土

地功能退化与生物多样性锐减使得粮煤矛盾日益尖

锐[2-5]。针对高潜水位粮煤复合区域，国内外提出并

实践了多种沉陷区复垦模式，如挖深垫浅、粉煤灰和

煤矸石充填等。不同复垦模式效果不同，土地复垦

的关键在于合理重构一个新土体，使复垦土壤的物

理、化学和生物（微生物）条件达到稳定、合理的水

平[6-7]，模式的优选和后期合理人为干预对于实现矿

区复垦土地的可持续高效利用意义重大。

作为土壤生态系统的重要组分，微生物对环境

变化的反应极其灵敏，是土壤重构的核心[8]。近年来，

基于高通量测序技术，针对正常土壤、扰动土壤和新

构土壤，围绕着微生物群落结构、功能以及多样性等

方面开展了广泛研究。如樊文华等[9] 对不同种植年

限的复垦土壤进行了研究，发现随着年限的增长微生

物总量增加，复垦 13 a 土壤微生物总数高达 1 448.19×
105 CFU/g，和正常土壤相当。ZHANG 等[10] 认为复

垦对土壤细菌群落的丰富度具有提高作用，随着时

间的推移，细菌群落发育的愈加成熟，多样性和均匀

度增加。侯湖平等[11] 对比不同复垦年限煤矸石充填

土壤发现，随着年限的增加，土壤优势菌群的类型不

变，但是数量结构在变。微生物种群间的相互作用

通常形成复杂的互作网络，从而影响整个群落的结

构与功能。分子生态网络为阐明微生物群落的物种

共发生模式提供了强大工具。CHEN 等[12] 研究了土

壤真菌与细菌群落对露天煤矿开采扰动的差异发现，

真菌的物种多样性较低，但真菌群落比细菌群落更

稳定。马静等[13] 研究东部平原矿区土壤环境因子、

固碳基因和固碳菌门的互作网络发现，长时间复垦

活动增强了三者间互作关系，且随着复垦时长的增

加，网络趋于复杂、紧密，干扰耐受性更高。GUO 等[14]

对比了采煤沉陷区不同生态修复类型下土壤微生物

分子生态网络发现自然恢复区的网络规模最小，但

模块化高，微生物群落稳定性较好。杨贤房等[15] 研

究稀土矿区不同生境下土壤细菌群落，发现耕地种

植使得分子生态网络规模增大、路径长度减小。由

此可见，从不同复垦年限到不同土地利用类型的复

垦土壤细菌群落结构以及生态网络广受关注，但对

于采煤沉陷区不同复垦模式土壤微生物互作机制的

差异研究相对偏少。

不同复垦模式下土壤生境差异明显。重构土

壤的物理结构与化学属性不同，使得微生物的组成、

多样性和功能不同，因此，有必要科学全面地揭示

微生物种群特征。分子生态网络方法可进一步揭

示微生物种群间的潜在互作关系、发现关键功能

类群。当前，针对同一模式不同复垦时间、不同复

垦方向以及不同管理条件下的微生物多样性开展

了大量研究，但针对不同复垦模式土壤微生物群落

多样性以及种群互作机制差异知之甚少。针对当

前的研究现状与不足，以不同复垦模式下的复垦土

壤为研究对象，基于高通量测序技术，结合分子生

态网络等分析方法，探索不同复垦模式对土壤微
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生物群落结构与种群互作关系的影响，寻找对群落

生态稳定性起关键作用的微生物种群，以期为高

潜水位采煤沉陷区复垦模式的优选提供一定科学

依据。 

1　材料与方法
 

1.1　研究区概况

两淮采煤沉陷区是我国东部高潜水位采煤沉陷

区的典型代表之一。该区地形以平原为主，属暖温

带半湿润季风气候，四季分明，雨水适中，农作物种

类以小麦、玉米为主，是我国重要的粮食产区。因长

期的井工开采导致了农田大面积沉陷，土地损伤严

重的同时，对当地的农业生产也造成了不利影响。

选择区域内挖深垫浅（DP）、煤矸石充填（GS）和粉煤

灰充填（FH）三种典型采煤沉陷区复垦模式作为研究

对象。选定 3 个复垦地块，复垦方向均为耕地，种植

模式均为小麦—玉米轮作，覆土厚度为 60 cm 左右，

复垦年限为 10 年，DP、GS 和 FH 三个复垦地分别位

于两淮矿区的海孜煤矿、新庄孜煤矿以及平圩电厂

粉煤灰堆放场（图 1）。
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图 1    研究区位置和采样点分布

Fig.1    Study area location and sampling point distribution map
 
 

1.2　样品采集

采样工作完成于 2019 年 6 月，从每块复垦样地

内各采集 6 份去除表面凋落物的耕层（0～20 cm）土

壤样品，每份样品为 3 个点的混合。将所采回土样

中的石块与动植物残体等杂物去除并混匀后分成

2 份：一份平铺在盘中于阴凉通风的房间内自然风干，

待半干时将大土块碾碎，全部风干后保留 300 g 左右

用于各理化指标的测定；另一份于−80 ℃ 冰箱中保

存用于后续高通量测序。 

1.3　理化指标测定

土壤 pH、土壤有机质、有效磷、速效钾和全氮

含量的试验方法如下[16]：pH 用 pH 计（BPH-252）测

定 （1∶2.5 土/水质量比）；有机质（Soil Organic Mat-
ter,  SOM） 的 测 定 采 用 重 铬 酸 钾 容 量 法−外 加 热

法；有效磷（Available  Phosphorus,  AP）的测定采用

0.5  mol/L  NaHCO3 浸 提 −钼 锑 抗 比 色 法 ； 速 效 钾

 （Available Kalium, AK）的测定采用 1 mol/L NH4OAc
浸提−火焰光度法；全氮（Total  Nitrogen,  TN）采用

Vario MAXRO Cube 元素分析仪测定，结果见表 1。 

1.4　土壤细菌 16S rRNA 基因测序 

1.4.1　DNA 提取、纯化及 PCR 扩增

使用 1％琼脂糖凝胶电泳对 DNA 的完整性与纯

度进行检测，同时利用 Nano Drop One 对 DNA 的浓

度和纯度进行检测 [17]。将 DNA 组作为模板进行

PCR 扩增和产物电泳检测，使用 Gene Tools Analys-
is Software（版本 4.03.05.0，Syn Gene）比较 PCR 产物

浓度后，按等质量原理计算出各样品所需的体积，并

将 PCR 产物进行混合。采用的引物序列为 5’-GT-
GCCAGCMGCCGCGGTAA-3’和 5’-GGACTACHV-
GGGTWTCTAAT-3’，扩增样品中原核生物 V4 可变

区构建高通量测序文库，用 E.Z.N.A.Gel Extraction
Kit 回收试剂盒对 PCR 混合产物进行回收，并用 TE
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缓冲液洗脱、回收目标 DNA 片段。 

1.4.2　文库构建及高通量测序

按照 NEB Next Ultra DNA Library Prep Kit DNA
Library Prep Kit for Illumina 标准流程进行建库操作，

完成后在高通量测序平台 Miseq 上进行上机测序[18]。

测序得到的原始图像数据文件，经碱基识别（Base
Calling）后分析转化为原始测序序列（Raw Reads），将

结果以 FASTQ 文件格式存储，其中包含测序序列

 （Reads）信息及其对应的测序质量信息。 

1.5　数据处理与分析 

1.5.1　生物信息学分析

对采集的所有样品拼接过滤后的 clean tags 进

行聚类，生成 OTU（Operational Taxonomic Unit），同

时将嵌合体清除[19]。选择具有代表性的序列（OUT），

以 0.8 为其置信度阈值，与 SILVA 数据库对比获得

物种注释信息，分别统计界、门、纲、属、种水平的群

落组成[20]，将所得数据统一记录在 excel 表中。Al-
pha 多样性指数（Chao1、ACE、Shannon、Simpson 和

Richness）、群落物种组成与影响因子的 Mantel Test
相关性检验及菌群与影响因子间 Spearman 相关性

分析在 R studio 软件中利用 R vegan 包计算完成，所

得 结 果 用 R  ggplot2 包 制 图 。 用 SPSS  20.0 对 Al-
pha 指数进行单因素方差分析（ANOVA，analysis of
variance），在 Origin9.0 中绘制 Alpha 指数柱状图。 

1.5.2　网络构建与分析

首先对高通量测序获得的 OTU 进行标准化处

理，对序列总数加和位于前（80%）的 OTU 按 l g 转换

后，以随机矩阵理论（Random Matrix Theory，RMT）

算法为基础，计算出不同相似阈值条件下的相关矩

阵所对应的邻接矩阵，对阈值进行调整，直至该邻接

矩阵的特征值近似于 Poisson 分布，相关系数超过此

阈值则认为其种间相关性显著，然后得出节点的连

接强度，以此构成邻矩阵确定分子生态网络的节点

与边。基于此，计算（节点数、连接数、平均路径长度、

平均聚类系数）等网络特征参数，采用 Fast greedy 算

法进行模块优化，对模块聚类计算，一个网络包括若

干模块，每个模块都是一个功能单位[21]。节点特征

参数（模块内连通度 Zi、模块间连通度 Pi），模块特征

向量的计算、网络的构建与分析在 Molecular Ecolo-
gical Network Analysis Pipeline 平台进行，输出结果

的可视化在 Gephi0.9.2 中完成。 

2　结果与分析
 

2.1　不同复垦模式土壤细菌群落结构分析 

2.1.1　不同复垦模式土壤细菌群落组成分析（门水

平、科水平）

采集土壤样品共检出 49 个门，763 个科，将相对

丰度<1% 的门类合并为其他，微生物群落相对丰度

 （门水平）如图 2 所示。不同复垦模式土壤中的优势

细菌门大致相同，但相对丰度有明显差异。共有的

优势菌门包括：变形菌门（Proteobacteria）、酸杆菌门

 （Acidobacteria）、放线菌门（Actinobacteria）和拟杆菌

门（Bacteroidetes），四者的相对丰度总和在各模式土

壤中均占 70% 以上，是复垦土壤中常见的优势菌群。

其中变形菌门最为丰富，在 DP、FH 和 GS 土壤中占

比范围分别为（25.1%～40.9%）、（40.8%～53.5%）和

 （30.0%～38.6%），酸杆菌门其次，在 DP、FH 和 GS
土 壤 中 所 占 比 例 范 围 分 别 为 （ 9.6%～ 23.0%） 、

 （13.1%～22.2%）和（9.3%～17.6%）。从结果来看，

DP 土壤中浮霉菌门 （Planctomycetes）与拟杆菌门占

比较高。酸杆菌门与变形菌门在 FH 土壤中的占比

较高；GS 土壤中的芽单胞菌门 （Gemmatimonadetes）

占比较高。

为进一步区分不同模式土壤细菌群落组成差异，

选取相对丰度>1% 的优势科合并后绘制堆叠图（如

图 3）。结果显示，拟杆菌门下的鞘氨醇单胞菌科

 （ Pyrinomonadaceae） 与 噬 几 丁 质 菌 科 （ Chitino-
phagaceae）、变形菌门下的伯克氏菌科（Burkholderi-
aceae）是总占比排名前 3 的科，在 DP、FH 和 GS 土壤

样品中占比之和分别为 10.98%、23.53% 和 16.94%。

鞘脂单胞菌科（Sphingomonadaceae）在 FH 土壤群落

中的占比高达 13.01%，在 DP 与 GS 中的占比不超

 

表 1    不同复垦模式土壤理化性质

Table 1    Basic physical and chemical properties of soils with different reclamation models

复垦模式 pH 有效磷含量/(mg·kg−1) 速效钾含量/(mg·kg−1) 全氮含量/(g·kg−1) 有机质含量/(g·kg−1)

DP 8.13±0.17a 27.46±9.43a 303.65±16.27ab 0.90±0.18a 21.34±6.50a

FH 7.64±0.87a 28.55±10.31a 271.40±20.33b 1.25±0.46a 17.25±3.91a

GS 7.82±0.10a 17.65±6.38a 388.00±85.67a 1.40±0.21a 20.23±3.04a

　　注：数值=平均值±标准误差，每列后缀小写字母不同代表组间差异达到显著水平（P<0.05）。
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过 3% ，Microscillaceae 科在 FH 微生物群落中的占

比为 0.37%，而在其他样品中占比均在 2% 以上。与

其他样品相比，鞘氨醇单胞菌科在 DP 微生物群落中

的 丰 度 较 高 （5.18%） ， 噬 几 丁 质 菌 科 （ Chitinopha-
gaceae）与芽单胞菌科（Gemmatimonadaceae）在 GS
微生物群落中的丰度较高，分别为 7.07% 和 6.44%。 

2.1.2　不同复垦模式土壤细菌群落 α 多样性指数

多样性指数可较好地反映微生物群落的丰富度

与多样性[22]，高通量测序结果显示，土壤样品的覆盖

率（good’s coverage）均大于 97%，表明测序数据量合

理。ANOVA 分析表明（图 4），3 种复垦模式土壤样

品的细菌多样性指数（Richness、Shannon、Simpson、

Chao1 和 ACE）均存在显著差异（P<0.05），对复垦模

式有明显响应，且均表现为挖深垫浅最高，其次是煤

矸石充填，粉煤灰充填最低。其中，挖深垫浅的

Richness 指数比粉煤灰充填和煤矸石充填高出 25%
以上。 

2.2　不同复垦模式土壤细菌群落影响因素分析

为探明细菌群落物种组成与影响因子间的相

关性，将细菌群落组成与各理化指标进行 Mantel
Test 相关性检验，结果见表 2：DP 土壤细菌群落物

种组成受 SOM 影响最大，呈显著正相关（p<0.05），

且随着物种差异的增大，pH、AP、AK、TN 和 SOM
的值均增大（r>0）。FH 土壤细菌群落物种组成受

pH 影 响 最 大 （ r=0.021， p<0.05）， 除 AP 以 外 （ r<0），

其他四项因子的数值大小均随着细菌群落物种组

成差异的增大而增大。pH 是造成 GS 土壤细菌群

落物种组成差异的显著影响因素，与 TN 和 SOM
值大小呈反比，pH、与 AP 和 AK 值大小呈正比。

由此可见，不同复垦模式下土壤细菌群落组成的显

著影响因子不同，与影响因子间的正负相关性也有

所不同。

为明晰在与土壤的互作关系中起作用的细菌种

群，将各模式土壤优势细菌门与各影响因子间进行

spearman 相关性分析，并将结果绘制成热图。由

图 5 所示具有显著关系的有：DP 土壤中 AP 与拟杆

菌门（Bacteroidetes）呈显著正相关（P<0.05），与浮霉

菌门（Planctomycetes）呈极显著正相关（P<0.01）；AK
与装甲菌门（Armatimonadetes）呈显著（P<0.05）负相

关，与放线菌门（Actinobacteria）呈极显著（P<0.05）的

负相关；SOM 与匿杆菌门（Latescibacteria）存在极显

著正相关（P<0.01）。FH 土壤中 pH 与放线菌门、匿

杆菌门呈显著正相关；AP 与酸杆菌门（Acidobacteria）

呈极显著负相关，与蓝细菌门呈显著负相关；AK 与

绿弯菌门（Chloroflexi）、疣微菌门（Verrucomicrobia）
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和硝化螺旋菌门（Nitrospirae）存在显著负相关，与厚

壁菌门（Firmicutes）呈显著正相关；TN 与绿弯菌门、

疣微菌门和放线菌门间存在显著负相关，与拟杆菌

门呈显著正相关。GS 土壤中 AP 与厚壁菌门（Firmi-
cutes）呈显著正相关，pH 与浮霉菌门呈显著正相关，

与变形菌门呈极显著正相关。 

2.3　不同复垦模式土壤细菌分子生态网络分析

分子生态网络具有可视化表达种群间互作关系、

发现关键功能类群的作用，对于探索微生物种群共

发生模式与群落的生态稳定性具有重大意义[23]。取

平行样本中 OTU 丰度数加和大于等于 80% 的为输

入项构建网络，并计算主要特征参数来描述网络结

构（图 6）。由表 3 可知，3 个网络的阈值相似，分别

为 0.98、0.98 和 0.96，网络的模块性值分别为 0.83、

0.90、0.90，均大于随机网络的模块性值，说明网络具

有模块化特征[24]。

菌群间相互作用对维持网络稳定具有重要作用，

与 FH 和 GS 相比，DP 细菌网络的总节点数、总连接

数、模块数和平均连通度明显较高。DP 细菌网络的

规模更大，节点间连接强度更高，物种丰富度与相互

作用关系更为复杂。相较 GS（10.42），DP（6.14）与

FH（6.85）的网络具有较短的路径距离，路径距离代
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表 2    Mantel 检验细菌群落与影响因子的相关性

Table 2    Mantel examines the correlation between bacterial community species composition and impact factors

影响因子
DP FH GS

r p r p r p

pH 0.021 0.457 0.721 0.025* 0.691 0.047*

AP 0.200 0.182 −0.064 0.492 0.051 0.400

AK 0.075 0.308 0.468 0.101 0.025 0.417

TN 0.657 0.056 0.504 0.085 −0.050 0.518

SOM 0.743 0.024* 0.132 0.240 −0.089 0.597

注：*和**分别表示P<0.05和P<0.01，根据两组变量矩阵分别计算获得Bray-Curtis距离后，用距离测度矩阵进行Mantel tests检验。
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表物种之间传递物质、能量与信息的速率[25]，说明

GS 土壤细菌间信息、能量等传递速度较慢，但外界

环境发生变化的情况下，细菌群落可以保持相对稳

定，DP 和 FH 土壤的细菌网络对环境变化的响应速

度较快。网络平均聚类系数代表节点的聚合紧密程

度，DP 土壤细菌网络的聚类系数远大于 FH 和 GS。

分子生态网络节点间作用存在正相关和负相关，正

相关代表两者存在共生、协作关系，负相关代表竞争、

捕食关系，构建的 3 个网络节点间关系均为正相关

占优，不同模式正相关占比大小为：GS>FH>DP。

总的来看，DP 模式的细菌网络规模庞大，关系

复杂，信息传递速度较快，菌群间连接紧密；FH 模式

的细菌网络规模小，菌群间联通度低，网络的平均路

径距离短，对环境变化响应速度快，稳定性最差；GS
模式的网络规模处于 DP 与 FH 之间，菌群间联系不

紧密，路径距离长，物质能量与信息等输送较慢，网

络稳定性一般。3 种复垦模式的细菌网络菌群间作

用关系均为正相关占优，GS 模式的正相关占比最高，

DP 模式最低。

网络共包含 2 097 个节点 OTU（如图 7），其中关

键节点 6 个，DP 细菌网络含 OTU2027（拟杆菌门）1
个连接节点；FH 细菌网络含 OTU381（酸杆菌门）1
个模块枢纽；GS 细菌网络含 4 个连接节点，分别是：

OTU159（变形菌门）、OTU34（酸杆菌门）、OTU104
 （酸杆菌门）、OTU581（变形菌门）。酸杆菌门所占的

关键节点最多，其门下的 OTU381 作为模块枢纽

起着维持网络稳定的作用，变形菌门与拟杆菌门的
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图 5    菌门与土壤影响因子的 spearman 相关性分析
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图 6    不同复垦模式土壤细菌群落的共现网络

Fig.6    Interaction networks between reclaimed soil microflora molecular ecological network reclamation
 

表 3    不同复垦模式土壤微生物分子生态网络特征参数

Table 3    Characteristic parameters of soil microbial molecular ecological network in different reclamation modes

分组 相似度阈值 总节点数 总连接数 平均连通度 平均路径距离 平均聚类系数 模块数 模块性

DP 0.98 920 8 121 22.076 6.135 0.819 167 0.831

FH 0.98 224 230 2.054 6.854 0.227 54 0.9

GS 0.96 555 677 2.44 10.415 0.209 93 0.9
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部分菌群作为连接节点在网络连接上发挥着重要

作用。
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图 7    微生物分子生态网络的 Zi、Pi 拓扑分布

Fig.7    Topological distribution of Zi and Pi of soil microbial
  

3　讨　　论

微生物在矿区土壤生态系统的重建中发挥着重

要作用 [26]。从各多样性指数来看，不同复垦模式下

土壤细菌群落的多样性水平存在显著差异，且均表

现为挖深垫浅最高，煤矸石充填复垦高于粉煤灰充

填复垦（图 4）。相较于充填复垦，挖深垫浅的 Rich-
ness 指数更有大幅度提高，说明挖深垫浅更有利于

土壤细菌群落多样性的提升。水分含量高的土壤更

有利于细菌群落多样性发展[27]。由于淹水厌氧环境

限制了有机质的分解消耗，可利用微生物能量增加，

且水体连通性使得土壤内部物质周转缓和，可缓解

外部环境扰动对微生物的影响，从而呈现出水分参

与的土壤生态细菌群落多样性水平较高[28]。王卓理

等[29] 研究平顶山复垦地发现充填复垦土壤的含水量

普遍较低，而挖深垫浅复垦土壤尤其底部含水量较

高。因此，可能是挖深垫浅复垦土壤水分条件的独

特有利于细菌群落多样性的发展，且环境复杂程度

的增加使得土壤细菌群落有了更多样的发展方向，

从而呈现较高的多样性水平。而煤矸石和粉煤灰与

土壤本质不同，填充后的复垦土壤剖面通常形成明

显的二（土壤−煤矸石/粉煤灰）界面特征，在一定程度

上阻碍了物质能量交换的连续性 [30-31]。且蒸发时，

地下水分难以通过充填层向上迁移，上覆土壤会发

生较强的蒸腾，水分流失较快，最终导致水分条件不

佳[32]。此外，物质能量交换的连续性受阻也可造成

细菌生长繁殖所需的养分供给不足，从而导致充填

复垦土壤的细菌多样性水平较低[33]。

本研究发现，不同复垦模式土壤的优势细菌门

基本一致，变形菌门、酸杆菌门、放线菌门和拟杆菌

门是排名前 4 的菌门，在各样本土壤中相对丰度总

和均占 70% 以上（图 2），与朱奕豪[34] 和 LIU[35] 等在

不同类型土壤中的优势菌群结果相似。陈来红等[36]

发现准格尔露天矿区复垦土壤中优势细菌门为厚壁

菌门、拟杆菌门、放线菌门等，与本文有一定差异，可

能是地区、气候与农田耕作方式等，导致了差异，说

明细菌群落对特定土壤环境做出了适应性改变。变

形菌门的环境适应能力强，可代谢多种有机物，参与

土壤中氮素转化以及能量循环，广泛存在于各种环

境，是环境中数量最多、代谢多样性最丰富的细菌

门[37-38]。酸杆菌门作为农田土壤中的第二大细菌类

群，即使在寡营养的环境中仍能存活，还可以改善土

壤的酸性条件，更能适应矿区复垦土壤的复杂环

境[39]。放线菌门可促使土壤中动植物残体腐烂，对

有机物的矿化有重要作用，有利于土壤养分提高[40]。

拟杆菌门的大多数菌种具有降解土壤污染物，改善

土壤环境的作用[41]。芽单胞菌门的生理结构特殊，

是典型的旱地优势菌门，可以适应缺水等极端环

境[42-43]，其在煤矸石充填复垦土壤中的丰度较高，也

印证了煤矸石充填复垦土壤的水分条件较差，影响

了微生物区系发育。鞘脂单胞菌科（Sphingomon-
adaceae）在粉煤灰与煤矸石充填复垦土壤中占比较

高，其大多数菌种可降解结构复杂的多环芳烃环境

污染物，在受污染土壤中受到青睐[44-45]，高潜水位采

煤沉陷区地势低洼，下层充填物中含有的可溶盐与

重金属离子可能会随季节性水份变化迁移到上层土

壤，影响微生物群落组成。由此可见，微生物可通过

调整自身结构适应特定的土壤环境，显示出了应对

多种恶劣环境的巨大潜力。

研究微生物与各影响因子的适应机制有利于更

好理解其与土壤之间的相互作用过程。Mantel test
结果显示（表 2），对整个微生物群落组成有显著影响

的有土壤有机质与 pH，优势细菌门与影响因子的相

关性分析显示（图 5），土壤有效磷、速效钾和全氮含

量也出现显著相关，与以往研究中土壤微生物群落

结构受土壤 pH、有机质、速效钾、速效磷与氮等因

素影响的结果类似[46-48]。说明特定复垦区域土壤微

生物群落结构受到该区土壤因素的叠加影响，难以

用单一因素表征。不同复垦模式土壤细菌群落结构

的显著影响因子不同，DP 模式中，土壤有机质含量

是土壤细菌群落组成的主要影响因子，有机质为微

生物提供养分来源，能促使团粒结构形成，提高土壤

的吸收和缓冲性能，改善土壤的物理、化学及生物条

件[49]。GS 与 FH 模式中，pH 是主要的影响因子，可
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能因研究区地处高潜水位采煤沉陷区，煤矸石与粉

煤灰中的部分重金属离子会随水分迁移，发生碱金

属反应，从而影响上层土壤 pH[50]。随着土壤细菌群

落组成差异的增大，3 个复垦模式土壤 pH 的值均增

大，说明 pH 的升高可能有利于细菌群落的多样发展。

不同复垦模式影响因子与菌门丰度的变化趋势存在

差异，如 GS 土壤 pH 与酸杆菌门的丰度呈显著正相

关，丰度随着 pH 的增大而增大，而 DP 土壤 pH 与酸

杆菌门的丰度呈负相关，丰度随着 pH 的增大而减小，

GS 土壤全氮含量与放线菌门丰度呈正相关，但 FH
土壤全氮含量与放线菌门丰度呈显著负相关等，有

时，同一细菌门下的不同亚群与影响因子的响应关

系不同（如酸杆菌门[51]），也会产生相互抵消或协同，

从而掩盖了影响因子与细菌群落间的真实关系。特

定影响因子的选择性固然重要，但很多情况下，土壤

细菌群落的构建过程是具有随机性的自然生态过

程[52-53]。

DP 土壤细菌网络规模庞大，节点连接强度与聚

类程度高，说明细菌群落相互作用的关系复杂、联系

紧密，FH 土壤细菌网络规模最小，节点间联系强度

最低，稳定性最差，DP 与 GS 网络平均路径距离较短，

说明对环境变化的响应速度较快。GS 土壤的网络

规模介于挖深垫浅与粉煤灰充填之间，但平均路径

距离较长，细菌网络相对较稳定。网络的拓扑分析

 （图 7）显示，GS 拥有 4 个关键节点，DP 和 FH 均有

1 个关键节点，一般拥有连接器和模块枢纽较多的细

菌网络抵御环境扰动的能力更强[54]。结果表明，3 种

复垦模式土壤细菌网络的节点间关系均为正相关占

优，复垦后的土壤菌群关系趋向于合作，与李肖肖等[55]

研究结果一致，DP 网络复杂，协作关系占比最低，可

能是因为该地块土壤有机质含量较高[56]。有研究表

明环境扰动将使微生物群落结构变化迟缓[57]，本文

中 GS 网络的平均路径长度远大于 DP 和 FH，说明

GS 细菌群落响应环境变化的速度缓慢，可能是煤矸

石粒径较大，充填效果差，且煤矸石及其淋溶产物会

抑制生物活性[58]，影响了土壤微生物间的物质输送。

基于网络拓扑结构识别出的关键菌群分别属于酸杆

菌门、变形菌门和拟杆菌门，酸杆菌门所占的关键节

点数量最多，其门下的 Subgroup_6 作为网络枢纽，在

网络的连接中发挥重要作用。 

4　结　　论

1）不同复垦模式土壤细菌群落的多样性和丰富

度水平有显著差异，挖深垫浅土壤细菌多样性与丰

富度水平更高。不同复垦模式土壤中的优势菌门大

致相同，但所占比例有差异，变形菌门、酸杆菌门、放

线菌门与拟杆菌门在 3 种复垦模式的土壤样品中均

为优势菌门，在各模式土壤细菌群落中的占比之和

均达 70% 以上。

2）不同复垦模式下影响细菌群落组成的主控影

响因子不同，影响因子与菌群间的变化趋势存在差

异。有机质含量是挖深垫浅复垦土壤细菌群落组成

的主要影响因素，煤矸石与粉煤灰充填复垦土壤中

pH 是主要影响因素。优势细菌门与影响因子的相

关性分析显示，土壤有效磷、速效钾和全氮含量也出

现了显著相关。部分优势细菌门对土壤 pH、全氮、

有机质、有效磷和速效钾无明显响应。

3）挖深垫浅土壤细菌网络复杂，节点联系紧密，

细菌群落对环境变化的反应速度快；煤矸石充填土

壤菌群间信息与物质传递速率较慢，拥有的关键节

点最多，结构更加稳定，且菌群协作关系的占比最高；

粉煤灰充填土壤细菌联系不紧密，网络规模小，稳定

性差。
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