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摘  要 

土壤微生物在物质循环过程中对外界环境的改变比较敏感，是评价土壤质量的重要指标，这对矿区废弃

地恢复的研究具有重大意义。为了探索矿区废弃地土壤微生物群落特征及其影响因素，我们使用Web of 
science和CNKI数据库系统进行数据收集，直至2021年1月13日，通过运用Meta分析的方法，共检索了

2678篇文献，最后从24项研究中获得了2549个观测值的元数据集。研究结果表明：(1) 矿区开采后，

土壤微生物种群和数量都发生了极大变化；(2) 煤矿区、锑矿区和铜矿区微生物物种较为丰富，相比铁

矿区、锌矿区、菱镁矿区和稀土矿区更适于土壤微生物繁殖；(3) 研究中我们发现不同植被类型对土壤

细菌丰度的影响表现为：灌木 > 乔草 > 乔木 > 草本 > 乔灌；(4) 随着矿区复垦年限的延长，矿区复

垦后植被覆盖率提高，植物分泌物和枯枝落叶可能会影响到土壤养分水平，环境因子与菌群间合作增强，

土壤环境的稳定性明显提高，细菌丰度显著上升。综上所述，矿区废弃地可以通过植被恢复改善土壤微

生物群落特征，该研究结果对矿区恢复提供了一定的理论支撑。 
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Abstract 
Soil microorganism is sensitive to the change of the external environment in the process of material 
circulation, and it is an important index to evaluate the soil quality, which is of great significance to 
the research on the restoration of mining wasteland. In order to explore the characteristics and 
driving factors of soil microbial community in mining wasteland, we used web of science and CNKI 
database system to collect data until January 13, 2021. A total of 2678 literatures were retrieved by 
using meta analysis method. In the last 24 studies, 2549 metadata sets of observation values were 
obtained. The results showed that: (1) the population and quantity of soil microorganism changed 
greatly after mining; (2) Compared with iron mine, zinc mine, magnesite mine and rare earth mine, 
coal mine, antimony mine and copper mine are more suitable for soil microbial reproduction; (3) 
In the study, we found that the effects of different vegetation types on soil bacterial abundance were 
as follows: Shrub > Joe grass > arbor > herb > Joe shrub; (4) With the extension of mining area rec-
lamation years, the plant coverage increases after mining area reclamation, the flora secretion may 
affect the soil nutrient level, the cooperation between environmental factors and flora is enhanced, 
the stability of soil environment is significantly improved, and the bacterial abundance is signifi-
cantly increased. In conclusion, the characteristics of soil microbial community can be improved by 
vegetation restoration in mining abandoned land, and the results of this study provide a certain 
theoretical support for mining restoration. 
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1. 前言 

1.1. 研究背景与意义 

矿产资源是人类社会发展前进的重要物质基础，在促进社会、经济发展的同时，由于大规模、低效

率、高污染的开采，致使许多诸如水土流失和重金属污染等环境问题和生态系统的退化，以致矿区土壤

生物多样性低，植物生长所必需的营养物质匮乏，给矿区生态重建带来负面影响[1]，这在一定程度上限

制了区域和国家的可持续发展。同时，随着我国社会基本矛盾的转变，人们对生活环境条件需求的不断

提升，矿山的恢复和重建成为生态文明建设的重要目标和基本任务。 
通过植被恢复和重建以恢复矿区土壤质量和系统物种多样性是当前矿山恢复的首要工作和重要原

则。土壤微生物是矿山生态系统物种多样性的重要组成部分，直接或间接参与土壤碳、氮等营养元素

的循环过程[2]，对提高土壤肥力有促进作用。同时，通过调整和补偿土壤微生物群落结构和多样性，

可以加快植被恢复的进程。评估矿山恢复是否成功的重要指标包括土壤微生物多样性和群落结构。因

此，认识和理解矿区植被恢复对土壤微生物多样性(主要包括微生物物种组成，物种数量和微生物与土

壤、植被相互作用的生态过程的多样性)和群落结构的改变是快速、有效恢复的重要前提和矿区恢复研

究的热点和重点。 
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1.2. 研究内容 

1.2.1. 植被恢复过程矿区土壤优势微生物的时空分布 
在矿区植被恢复过程中，土壤优势微生物对土壤肥力和结构起着重要作用。因此，了解和分析恢复

矿区的优势土壤微生物种类及其分布，可以预知环境条件、特定系统功能和生态过程的变化。而且在一

定条件下，丰富优势微生物的数量和丰度通过补偿和调整，能够有效促进矿区的恢复。然而，对于矿区

恢复土壤微生物优势物种的认识仍处于研究的初始阶段，且国内相关研究和国外仍有差距。如 2020 年，

Jing 等人对中国东北四大煤矿区进行研究，发现不同矿区中土壤优势细菌的组成有较大差异，阳泉、裴

蓓和邹城的优势种为 Proteobacteria (变形菌门)，在大通矿区为 Actinobacteria (放线菌门) [3]。而 Zhan 等

人对黑岱沟和大刘塔两个煤矿区的比较分析，表明土壤优势细菌组成没有差异，Proteobacteria (变形菌门)
和 Actinobacteria (放线菌门)为主要的优势种，且不同矿区优势菌丰度差异较大[4]。除此之外，不同类型

矿区的优势微生物组成差异更明显，如 Tong 等人的研究表明 Proteobacteria (变形菌门)、Actinobacteria (放
线菌门)、Bacteroidetes (拟杆菌门)和 Cyanobacteria (蓝细菌)为铜矿区主要的优势细菌[5]。Jiaojiao Deng 等

的调查认为铁矿区的主要优势细菌为 Actinobacteria (放线菌门)、Proteobacteria (变形菌门)、Chloroflexi (绿
弯菌门)、Acidobacteria (酸杆菌门)和 Gemmatimonadetes (芽单胞菌门，一类革兰氏阴性细菌)[6]。因此，

我们假设在不同的矿区土壤优势微生物的组成和丰度存在显著的差异，而某些土壤优势微生物将共同存

在和适应于不同的矿区，对恢复矿区土壤条件的改善起着重要作用。 

1.2.2. 土壤微生物群落结构和多样性对植被恢复的响应 
植被恢复能有效改变矿区土壤微生物群落的结构和功能[7] [8]。例如，张蓉等研究煤矿区不同植被模

式，发现草地恢复模式下土壤微生物多样性丰富度高于林地恢复模式[9]。Yang 等分析了黄土高原煤矿区

林地和草地恢复对细菌、真菌群落的影响，结果表明林地恢复模式更有利于改变土壤真菌群落的多样性，

而草地恢复模式更有利于改变土壤细菌群落结构与多样性[10]。同时，土壤优势微生物对复垦模式的响应

也十分明显。如：Chen Hong 对铁矿区的研究表明，与草本和未复垦地相比，乔木恢复模式更能提高 Pro-
teobacteria (变形菌门)和 Bacteroidetes (拟杆菌门)的丰度，而 Acidobacteria (酸杆菌门)的丰度较低[11]。
Xiaolong Hou 等表明，Proteobacteria (变形菌门)的丰度表现为：乔木恢复模式 > 灌木恢复模式 > 草本

恢复模式，而乔木中的 Acidobacteria (酸杆菌门)和 Actinobacteria (放线菌门)的丰度比在草本中更高[12]。
此外，Youfa Luo 等对铅锌矿草本和乔木恢复模式土壤微生物的结构进行研究，结果表明草本和乔木恢复

模式中 Alphaproteobacteria (α-变形菌)和 Actinobacteria (放线菌门)丰度没有显著差异，但是，乔木提高了

Acidobacteria (酸杆菌门)的丰度[13]。综上所述，不同恢复模式对土壤微生物群落的影响的研究结果仍存

在分歧。因此，我们假设不同的恢复模式会对土壤微生物群落的结构和丰度产生不同的影响，而植被恢

复模式的选择将可能会定向地改变土壤优势微生物丰度。 
另外，随植被恢复时间的延长，不同土壤微生物的组成和多样性会有不同的响应[14]。如于亚军等的

研究证明土壤细菌和土壤真菌随植被的恢复逐渐增加，但土壤放线菌在恢复的前五年没有显著变化[15]。
同时，陈来红和侯湖平等在煤矿废弃地进一步地揭示了植被恢复过程土壤细菌群落结构的变化，结果表

明在植被恢复前期，土壤细菌丰度及多样性随复垦年限的增加而增加，而到了后期开始逐渐减少[16] [17]。
李启艳等对稀土矿区细菌群落的研究也得出了类似的结果，即土壤细菌群落的多样性和丰富度随恢复时

间的延长而降低[18]。此外，Li Yuanyuan 等对煤矿山的研究表明，恢复时间较早的样地中优势细菌 Pro-
teobacteria (变形菌门)丰度最高，而 Actinobacteria (放线菌门)和 Chloroflexi (绿弯菌门)随着复垦年限的增

加而减少[19]。而 Li Junjian 等表明，在恢复初始阶段，土壤中 Proteobacteria (变形菌门)的丰度随着复垦

年限的增加而逐渐提高，Actinobacteria (放线菌门)和 Acidobacteria (酸杆菌门)的丰度波动无规律，且丰度
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分别在恢复 25 年和 20 年达到最高[20]。此外，Jia Tong 对铜矿区的研究表明，Actinobacteria (放线菌门)
会随复垦年限的增加而增加，而复垦 1 年 Betaproteobacteria (β-变形菌，变形菌门的一种类型，变形菌门

是细菌中最大的一门)和 Gammaproteobacteria (γ-变形菌)丰度分别占比 9.88%和 9.96%，但是在恢复 11 年

后分别降低至 6.42%和 3.38% [21]。因此，我们假设随着复垦年限的增长，土壤微生物群落结构、优势菌

丰度和多样性将会发生不同程度地变化。其中优势微生物丰富的变化能够更好地反应土壤环境条件和复

垦的成效。 

1.2.3. 土壤微生物群落结构变化的主要影响因素 
土壤微生物群落对外界环境的变化较为敏感，在物质循环和能量流动过程中发挥着必不可少的作用，

是衡量土壤质量的重要指标，在恢复生态学中具有重大意义。土壤环境中土壤养分含量是土壤微生物进

行生命活动的重要保证，在小尺度环境胁迫条件下，土壤环境因子是微生物群落结构动态变化的主要驱

动因子。然而，李春等人以昆阳磷矿作为研究对象，结果表明不同植被恢复模式下磷矿区土壤理化性质

和细菌群落都有差异，不同的植被恢复模式和土壤碱解氮含量是分别造成土壤细菌群落多样性差异和物

种组成差异的主要原因，而植被恢复模式不同是次要因素[22]。 
但是，迄今为止，对恢复矿区土壤微生物群落和多样性的认识仍不充分。本研究，我们利用收集到

的中国矿山实测数据，进行数据整合和 Meta 分析。Meta 分析，在中文中被称为“荟萃分析”，用于分析

来自不同研究的汇总数据，可以作为提供定量信息和定性信息的简明扼要的最新信息的主要来源[23]。基

于此，通过分析方法可以确定：(1) 植被恢复过程中矿区土壤优势微生物的时空分布；(2) 土壤微生物群

落结构和多样性对植被恢复的响应；(3) 土壤微生物群落结构变化的主要影响因素。 

2. 材料和研究方法 

2.1. 数据收集 

我们使用 Web of science 和 CNKI 数据库系统搜索了所有同行评审的期刊论文，这些论文研究了矿

区植被恢复对细菌群落结构和功能等特征的影响。直至 2021 年 1 月 13 日，文献检索是按照 PRISMA 的

指南进行的(如图 1)。多种关键词组合用于文献的检索，以确保研究的可重复性。例如：在 Web of science 
的检索式如下：TS = (mine OR mining) TS = (vegetation) AND TS = (restoration OR recover * OR rehabilitation 
OR restore * OR resume) AND TS = (microorganism OR microbe OR microbial OR microbiological OR bacteria 
OR bacterial OR bacterium OR germ OR fungi OR fungus OR fungal))。CNKI 检索式如下：SU = (植被恢复 
+ 植物恢复 + 复垦 + 还林 + 还草 + 生态恢复) AND SU = (微生物 + 细菌 + 真菌 + 酶活性) AND 
SU = (矿区 + 矿山 + 采石场 + 矿)。共检索到 2678 篇文献，我们对每篇文献进行阅读和筛选，以确定

是否符合下列条件：第一，是否为废弃矿山；第二，是否是野外试验调查；第三，研究是否包含土壤微生

物群落；第四，研究是否包含空白对照。 
此外，当不同的出版物包含一项研究的相同数据时，我们仅记录一次数据。当一项研究包括不同数

量物种的植物混合物时，我们认为它们是不同的观察结果。同样，当出版物中包含在不同生物条件下的

几个实验时，例如不同的位置，处理方式，林分年龄和土壤层，我们认为它们是不同的观察结果。当以

图形方式报告结果时，我们采用 Getdata 2.0 版，从图形中以数字方式来提取数据。我们从 24 项研究中获

得了 2549 个观测值的元数据集。 
对于每项研究，我们提取了微生物属性，包括细菌物种占比、微生物多样性等。测定土壤微生物群

落多样性的方法包括 DGGE 分析、Biolog 微平板培养法、Illumina Miseq 测序、变性梯度凝胶电泳等。此

外，我们从原始文献中获得植被的生长模型。对于未给出生长型的文献，我们提取了植物物种名称，使
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用中国植物志数据库，获取植被特征和生长型。在每一原始文献中，我们还获取了其所报告的地理信息

和气候状况及恢复年龄。 
 

 
Figure 1. Flow chart of Meta analysis 
图 1. Meta 分析流程图 

2.2. 数据分析 

我们使用自然对数反应比来评估各研究的效应值大小； 

( )ln ln t cRR X X=                                    (1) 

式中 Xt 和 Xc 分别表示研究对象的处理组和对照组的观察值。同时，我们认为不同的研究具有不同的实验

误差。因此，我们将会给每个研究赋予不同的权重。与大多数 Meta 分析类似，我们将使用各观测不同的

研究方差和试验重复次数来确定其权重的大小。 
2 2

2 2
e c

i
e e c c

S S
V

N Y N Y
= +                                    (2) 

式中：Ye 和 Yc 分别表示处理组合对照组观测值得方差，N 表示实验重复次数。由该公式可知，研究的变

异越大，则其研究内方差越大，所拥有的权重就越小。 
我们使用混合效应模型来评估微生物物种、矿区类型、植被类型及恢复年限对微生物生态群落结构

和土壤细菌丰度的贡献。 

0 1 2 3 4 5 6 7 studylnRR R A R A E R E A E R A Eβ β β β β β β β π= + ⋅ + ⋅ + ⋅ × + ⋅ + ⋅ × + ⋅ × + ⋅ × × + +       (3) 

其中 β是要估计的系数；study 是研究的随机影响因素，说明每个研究中观察值之间的自相关；ɛ为采样
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误差。我们使用 metafor 软件包和限制性最大似然估计对模型进行了分析，其中 Wras 的权重为每个相应

观察值。为了防止过度拟合，我们在所有备选方案中选择了最简约的模型，条件是保留 R 和 A，因为它

们是我们要检验的核心假设的一部分。此外，我们还检查了对植被恢复中微生物生物量、微生物多样性

的观测结果是否会因技术方法不同而产生不同的结果及是否随土壤深度而变化，来排除其所带来的研究

误差。所有分析均在 R 4.0 中进行。 

3. 结果和分析 

我国各类矿产开采矿区在空间分布上呈现明显的区域集聚特征，主要集中于中国东部及中部地区。

从全国矿区生态修复工作布局与治理重点来看，中国矿区的恢复以煤矿区为重点，南方地区以稀土矿区

和铜矿区为重点[24] [25]。 

3.1. 植被恢复过程矿区土壤优势微生物的时空分布 

在植被恢复过程中，土壤微生物是必不可少的成员之一，本研究中对煤矿区、锑矿区、铜矿区、铁矿区、

锌矿区、菱镁矿区和稀土矿区中的土壤微生物物种进行统计(如表 1)，其中，统计的 6 种主要微生物绿弯菌

门、蓝细菌、硝化螺旋菌门、厚壁菌门、芽单胞菌门(一类革兰氏阴性细菌)、浮霉菌门(Chloroflexi、Cyanobacteria、
Nitrospirae、Firmicutes、Gemmatimonadetes、Planctomycetes)均存在于煤矿区、锑矿区和铜矿区中；而锌矿区

中没有蓝细菌，稀土矿区中没有芽单胞菌)；菱镁矿区中有绿弯菌门、芽单胞菌门两种微生物。值得注意的

是，铁矿区中仅有芽单胞菌门生存，因此，芽单胞菌门在铁矿区中表现为优势微生物物种。 
 

Table 1. Distribution of microbial species in different mining areas 
表 1. 微生物物种在不同矿区中的分布 

微生物(门) 
矿区类型 

煤矿区 锑矿区 铜矿区 铁矿区 锌矿区 菱镁矿区 稀土矿区 

Chloroflexi (绿弯菌门) 1 1 1 - 1 1 1 

Cyanobacteria (蓝细菌) 1 1 1 - - - 1 

Nitrospirae  
(硝化螺旋菌门) 1 1 1 - 1 - 1 

Firmicutes (厚壁菌门) 1 1 1 - 1 - 1 

Gemmatimonadetes  
(芽单胞菌门) 1 1 1 1 1 1 - 

Planctoycetes (浮霉菌门) 1 1 1 - 1 - 1 

注：1 表示存在；-表示不存在。 

3.2. 不同复垦年限下土壤微生物的变化 

不同复垦年限下土壤微生物的变化是不同的。结合图 2、图 3 可以得出，复垦年限对绿弯菌门、蓝藻

细菌、厚壁菌门、芽单胞菌门、浮霉菌门的影响呈下降趋势，相反，对硝化螺旋菌门的影响呈上升趋势。

本研究中，我们分别计算复垦 20 年时对绿弯菌门、蓝藻细菌、硝化螺旋菌门、厚壁菌门、芽单胞菌门(一
类革兰氏阴性细菌)、浮霉菌门的丰度，以未复垦(0 年)作为对照，如图 4 所示，由此可以说明随着复垦年

限的延长，土壤微生物对外界环境的抗干扰能力逐渐增强，其生存能力和繁殖能力逐渐提升，土壤微生

物群落结构越来越复杂。 
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Figure 2. Influence of reclamation years on Chloroflexi, Cyanobacteria, Nitrospirae 
图 2. 复垦年限对绿弯菌门、蓝细菌、硝化螺旋菌门的影响 

 

 
Figure 3. Influence of reclamation years on Firmicutes, Gemmatimonadetes, Planctomycetes 
图 3 复垦年限对厚壁菌门、芽单胞菌门、浮霉菌门的影响 

 

 
Table 4. Changes of soil microorganism after 0 and 20 years of reclamation 
图 4. 复垦 0 年、20 年土壤微生物的变化 
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3.3. 不同植被类型下土壤微生物群落的变化 

不同植物对土壤微生物群落的影响不同。对矿区废弃地进行人工恢复过程中，可将不同植被类型进

行多样化组合，从而形成不同的复垦方式。不同复垦方式具有不同的恢复植被和凋落物成分，因此，复

垦方式对土壤有机质的形成产生一定影响。 
该研究中涉及的植被类型有草本、灌木、乔木、乔草、乔灌五种，各植被类型对土壤细菌丰度的影

响如图 5 所示，由此可以得出草本、乔草、乔木相对灌木和乔木对微生物群落的影响程度表现更为显著，

且草本、乔草、乔木和土壤微生物群落之间的关系呈正相关，而灌木和乔木对土壤微生物群落的影响幅

度则无明显变化。 
在所有的矿区恢复中，种植草本、乔灌植物的复垦方式土壤细菌丰度降低了 0.99% [95% CI (置信区

间)：−0.17，0.16%]和 8.60% (95% CI: 0.55, 0.36%)，可以说明草本植物与乔灌植物相比对土壤细菌丰度的

影响程度更小。种植灌木、乔草、乔木植物的复垦方式土壤细菌丰度提高了 89.65% (95% CI: 0.34, 0.95%)、
30.10% (95% CI: 0.11, 0.55)和 20.92% (95% CI: −0.02, 0.41%)。值得注意的是，五种植被类型中灌木能更

有效地影响土壤微生物群落变化。 
 

 
Figure 5. Effects of vegetation restoration on different bacteria phyla 
图 5. 不同植被类型对土壤细菌丰度的影响 

3.4. 土壤微生物群落结构和多样性对植被恢复的响应 

3.4.1. 植被恢复对不同细菌门的影响 
植被恢复对不同细菌门的影响是不同的。如图 6 可以明显得出，植被恢复对 Acidobacteria (酸杆菌

门)、Actinobacteria (放线菌门)、Bacteroidetes (拟杆菌门)、Latescibacteria (迟杆菌门)、OD1、Planctomycetes 
(浮霉菌门)、Saccharibacteria、Tectomicrobia、Verrucomicrobia (疣微菌门) 10 种细菌门呈现正相关影响，

对 Chloroflexi (绿弯菌门)、Cyanobacteria (蓝细菌)、Firmicutes (厚壁菌门)、GAL 15、Nitrospirae (硝化

螺旋菌门)、Unclassified (在微生物分类中没有明确分类信息的细菌或微生物群体)、WPS_2 这 7 种细菌

门呈现负相关影响，对 AD3、Gemmatimonadetes (芽单胞菌门)、Proteobacteria (变形菌门)、TM7 这 4 种

细菌影响较小，可视为基本无影响。这些结果表明，为了适应矿区环境土壤细菌群落自身作出了相应

的变化。 
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注：按照纵坐标从上往下的顺序依次为 WPS-2 (是一类尚未获得纯培养的候选细菌门，广泛分布于极端/寡营养环境)、
Verrucomicrobia (疣微菌门)、Unclassified (在微生物分类中没有明确分类信息的细菌或微生物群体)、TM7 (是组成一

个主要的未培养细菌谱系的 73 门之一，被称为候选门辐射)、Tectomicrobia (构造菌门)、Saccharibacteria (糖菌门)、
Proteobacteria (变形菌门)、Planctomycetes (浮霉菌门)、OD1 (是候选细菌门 Parcubacteria (小袋菌门)的旧代号)、Nitro-
spirae (硝化螺旋菌门)、Latescibacteria (迟杆菌门)、Gemmatimonadetes (芽单胞菌门)、GAL15 (候选细菌门)、Firmicutes 
(厚壁菌门)、Cyanobacteria (蓝细菌)、Chloroflexi (绿弯菌门)、Bacteroidetes (拟杆菌门)、AD3 ((多菌株代号，非单一

菌门))、Actinobacteria (放线菌门)、Acidobacteria (酸杆菌门)。 

Figure 6. Effects of vegetation restoration on bacterial abundance 
图 6. 植被恢复对不同细菌门的影响 

3.4.2. 植被恢复对细菌丰度的影响 
经过土地复垦能显著改善土壤的微生态环境，土壤细菌丰度显著提高，经过植被修复等措施后，细

菌群落结构改变，从而恢复了细菌群落的功能。如图 7，植被恢复对细菌丰度的影响总体呈上升趋势，且

上升了 20.48% (P = 0.001)。 
 

 
Figure 7. Effects of vegetation restoration on bacterial abundance 
图 7. 植被恢复对细菌丰度的影响 
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4. 讨论 

4.1. 矿区类型与土壤微生物群落特征的关系 

土壤微生物在物质循环中起重要作用，微生物群落结构的变化能敏感地反映土壤质量[26] [27]。不同

类型矿山废弃地土壤微生物群落组成不同，本研究煤矿区、锑矿区和铜矿区土壤微生物种类相对较为丰

富，且微生物种类相同，其原因主要有：矿区中生存的微生物种类繁多，不止包括本研究中表 1 所列出

的几种，土壤是微生物的集中营，1 g 肥沃的土壤中含有数亿甚至数十亿的微生物[28]，而现今由于收集

的数据有限，研究的矿区类型及微生物物种涉及面较为狭窄，导致本研究中煤矿区、锑矿区和铜矿区包

含微生物物种最为丰富。但是，安徽铜陵地研究表明，随着尾矿废弃和堆放时间的延长，pH 值逐渐降低，

由于酸化程度的加深，形成了铜污染和酸性废水污染，导致土壤极端板结、贫瘠、含盐量高，且 N、P、
K 含量不足[29]，一方面可以说明在铜矿区中生存的土壤微生物能够感应到外界环境的变化，从而可以通

过提高自身抗性来适应环境变化；另一方面表明这些细菌对重金属具有抗性，可以通过各种途径来降低

重金属的毒害[30]。滕应等研究发现放线菌门、厚壁菌门和变形菌门中的部分细菌能够通过生物转化作用

降低重金属的毒害[31]。而铁矿区中芽单胞菌门表现为优势微生物物种，这与 Deng 等人的研究结果有细

微差别，笔者的结果中优势种还包括放线菌门、变形菌门、绿弯菌门、酸杆菌门[6]，其中，硝化螺旋菌

门为专性化能自养型，可以将氨氧化为亚硝酸盐，加入氮循环，固定 CO2 以满足自身能量和碳需求[32]，
上述微生物分布特征的形成可能是相关样地不同植被恢复类型形成的不同养分与生态环境条件造成的，

这将直接影响微生物的生长，导致微生物种群数量和分布的变化，且各有特点[33]。 

4.2. 土壤微生物群落结构变化的驱动因子 

通过对部分文献的研究可以发现，对土壤微生物群落结构变化的主要驱动因子可以归纳为以下几种：

土壤物理和化学性质、气候、所处地理条件、人为影响、微生物间的相互作用及土壤动植物的多样性。 
土壤性质是土壤微生物群落的直接影响因素。有机碳含量是最关键的因素，土壤结构(容重)对微生物

的影响随垂直深度的增加而增大[33]。另一个因素是对土壤理化性质的间接调控，从而影响土壤微生物的

结构变化。同时，微生物间存在相互作用，它们之间的关系也会影响微生物群落结构，土壤动植物也是

通过影响土壤物理和化学性质间接影响微生物群落[34]。除此之外，在选择模型时，我们还发现植被类型

以及恢复年限也是影响土壤微生物群落结构变化的重要因素，本探究揭示了随着复垦年限的增加土壤微

生物群落结构日趋复杂，植被恢复能使土壤微生物群落丰度呈上升趋势，这是因为土地复垦可以极大地

改善土壤微生态环境，土壤细菌多样性指数明显提高，通过植被恢复等措施，细菌群落结构改变，细菌

群落功能得到恢复[35]。Helingerová 等研究表明，复垦与未复垦土壤的微生物生物量随时间的推移而增

加[36]，而植被生长使土壤细菌种类越发丰富，群落多样性更高[37]。马建军、姚红等人研究又表明种植

灌木林能显著增加土壤微生物的种类和数量，提高“植被–微生物–土壤”系统的物质循环能力和生态

功能，从而加快植被生长和植被恢复的进程[33]，这与本研究结果相一致，灌木林对土壤细菌丰度的影响

最大，这可能是因为灌木林随着植物的定居、生长，植物的基质结构和养分状况不断改善，保水保肥的

能力逐渐增强，从而为微生物创造了良好的生存环境[34]。 

5. 结论及展望 

通过对植被恢复过程矿区土壤优势微生物的时空分布、不同复垦年限下土壤微生物的变化与群落结

构和多样性对植被恢复的响应的研究，以及 Meta 分析可以得出： 
(1) 经过开采的矿区，人为改变了土壤原来的结构和理化性质，土壤微生物种群和数量都发生了极大

变化，虽然采取多种复垦措施以及经过多年复垦进行恢复，但到目前依然不能恢复到采矿前的程度。 
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(2) 煤矿区、锑矿区和铜矿区微生物物种较为丰富，相比铁矿区、锌矿区、菱镁矿区和稀土矿区更适

于土壤微生物繁殖。 
(3) 不同植被类型对土壤微生物群落的影响不同。研究中我们发现不同植被类型对土壤细菌丰度的

影响从高到低依次表现为：灌木 > 乔草 > 乔木 > 草本 > 乔灌。 
(4) 矿区复垦后植被覆盖率提高，植物分泌物和枯枝落叶可能影响土壤养分水平，环境因子与微生物

群落合作加强，土壤环境稳定性明显提高。一般来说，稳定良好的生态环境有利于细菌数量和种群丰富

度的增加。 
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