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植被恢复对黄土高原矿区重构土壤理化性质、
酶活性以及真菌群落的影响

李鹏飞１，２，３，张兴昌１，郝明德１，崔勇兴１，２，张燕江４，朱世雷４
（１．中国科学院 水利部 水土保持研究所 黄土高原土壤侵蚀与旱地农业国家重点实验室，

陕西 杨凌７１２１００；２．中国科学院大学，北京１０００４９；３．水利部 黄河水利委员会

黄河上中游管理局，陕西 西安７１００２１；４．西北农林科技大学 资源环境学院，陕西 杨凌７１２１００）

摘　要：［目的］研究黄土高原矿区重构土壤植被恢复对土壤理化性质、酶活性以及真菌群落的影响，准确

评价植被恢复对该地区的土壤生态恢复效果。［方法］在内蒙古自治区准格尔旗选择３种典型植被恢复类

型（灌木、乔木、草地）和未复垦地采集０—２０ｃｍ土壤样品，采用扩增子测序技术分析了土壤真菌多样性和

群落组成，同时结合土壤理化性质探讨了不同植被恢复类型影响真菌群落多样性的重要因素。［结果］

①与未复垦地相比，３种典型植被恢复类型不仅对土壤理化性质和酶活性均有明显提升，还提高了土壤真

菌可操作分类单元（ＯＵＴｓ）和多样性指数，且差异显著，以灌木的效果最好。②真菌主要菌门相对丰度在

各样地变化趋势为子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）＞担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）＞球囊菌门（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ），相对

丰度之和已超过５０％，土壤真菌群落结构在４个样地之间保持了一定的稳定性。③土壤含水量为影响真

菌群落结构的最主要因素。［结论］植被恢复影响土壤理化性质、酶活性及真菌群落多样性，黄土高原矿区

生态恢复是一个漫长的过程，在生态恢复过程中，宜种植灌木来改善重构土壤的生态环境。

关键词：植被恢复；土壤理化性质；土壤酶活性；黄土高原；矿区；真菌群落
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　　矿产开发对土壤环境造成了严重破坏，对土壤性
质和微生物群落结构的功能和稳定性产生了不利影

响，特别是在黄土高原生态脆弱区。对矿区重构土壤
进行植被恢复的最终目的是维持矿区生态系统的可

持续发展［１］。土壤微生物在生态系统中至关重要，土

壤真菌作为土壤微生物的重要组成部分，在改善土壤
质量方面具有重要作用［２］，探索不同植被恢复条件下
土壤真菌群落特征可为生态恢复提供重要信息。土
壤真菌作为土壤中的分解者，不仅能够分解土壤中有
机物，还能分解植物残体中的木质素和纤维素，对陆

地系统碳循环至关重要［３－４］，此外，部分真菌在提高植
物抗逆性方面发挥着重要功能［５］。植物和微生物产

生的酶在土壤养分循环和能量流动中起着重要作用。

例如，蔗糖酶、脲酶和碱性磷酸酶与土壤中的碳、氮、

磷循环密切相关［６］。酶在许多土壤生态过程中发挥
着重要作用，与土壤微生物群落密切相关，可以快速
响应植被恢复下微生物群落的变化。

以往对矿区重建土壤的植被恢复效果评价主要

集中在土壤质量评价［７］、理化特征［８－９］和植被特征［１０］

等方面，而对微生物，特别是真菌群落的研究仍然较
少。在真菌群落研究方法方面，大多数仍然采用磷脂
脂肪酸法（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ　ｆａｔｔｙ　ａｃｉｄ，ＰＬＦＡ）［１１－１２］，该
方法具有一定的局限性，不能全面反映出植被恢复过
程中土壤真菌的群落结构和多样性的变化。
近年来，扩增子高通量测序技术的应用极大促进

了微生物研究进展，为我们了解环境中微生物状况提
供了新的方法。因此，本研究在黄土高原矿区排土场
选择３种植被恢复类型（灌木、乔木、草本）及未复垦
地的重构土壤，采用扩增子高通量测序技术对土壤真
菌群落组成和多样性进行研究。测定土壤理化性质

和酶活性，在此基础上探讨植被恢复过程中矿区重构
土壤理化性质的变化，以期揭示了土壤理化性质与真
菌群落结构和多样性的关系，进一步准确评价植被恢
复对黄土高原矿区重构土壤生态的恢复效果。

１　研究区概况与研究方法

１．１　研究区概况
本研究在内蒙古自治区准格尔旗东南（北纬

３９°４３′—３９°４９′，东经１１１°１３′—１１１°２０′）黑岱沟露天
煤矿开展。研究区地形为典型的黄土丘陵区，属半干
旱、温带大陆性气候。年平均降水量４０１．６ｍｍ，集
中在７—９月，约占年降水量的６０％～７０％，年蒸发
量１　８２４．７～２　８９６．１ｍｍ。地带性土壤为以砒砂岩
为母岩的栗褐土，矿区土壤为黄土性土壤和风沙土，
土壤疏松，抗蚀性差，碱性弱，肥力低。严重的采矿扰
动使当地土壤固有的理化和生物特性发生了很大的

变化，主要表现在对土壤团聚体的严重破坏、养分的
严重流失、地形的变化等方面，因此被认为是一种重
构土壤。矿区地带性植被属于暖草原带，植被稀疏，
覆盖度低，一般小于３０％。主要植被类型有：乔木
（北京杨、油松、樟子松、山杏）；灌木（欧李、柠条锦鸡
儿、丁香、沙棘、紫穗槐）和草本植物（长芒草、沙蒿、达
乌里胡枝子、硬质早熟禾、草木犀状黄芪、沙打旺、紫
花苜蓿、冰草、拂子茅、阿尔泰狗娃花、狗尾草）［１３］。
１．２　研究方法

２０１７年８月下旬选择黑岱沟煤矿北排土场和东
排土场进行采样。为了减少由于土壤固有属性引起
的变异，采样点选择采用相似地形，同时与矿区工作
人员进行沟通，并查阅相关资料，保证了采样点植被
恢复年限的基本一致，复垦年限在１８～２０ａ之间。
采样地为３种典型植被类型（灌木地、乔木林和草地）
和未复垦地。在３种典型植被恢复下各建立了３个
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采样小区，由于未复垦地面积较小，因此在未复垦地
建立了两个采样小区。使用直径５ｃｍ的土钻从每个
小区按照Ｓ形线路采集５个土样，采样深度为０—２０
ｃｍ，搅拌均匀，形成一个混合样品。每一个混合样品
立即通过一个２ｍｍ的筛子，然后被分成３个部分进
行下一步分析。第一部分保存在－８０℃环境中，用
于ＤＮＡ的提取；第二部分保存在４℃环境中，进行
酶活性测定；第三部分保留下来，进行试验预处理后
的化学性质分析。

（１）土壤物理性质测定。采用烘干法测定土壤
含水量，采用环刀法测定土壤容重。

（２）土壤化学性质测定。采用水土比１∶１电极
法测定ｐＨ 值，采用重铬酸钾容量法测定有机质，
采用碱解扩散法测定速效氮，采用 Ｏｌｓｅｎ法测定速
效磷［１４］。

（３）土壤酶活性测定。采用高锰酸钾滴定法测
定过氧化氢酶，采用苯磷酸二钠比色法测定碱性磷酸
酶，采用靛酚蓝光度法测定脲酶，３，５－二硝基水杨酸
比色法测定蔗糖酶［１５］。

（４）土壤真菌群落多样性测定。取０．２５ｇ左右
新鲜土壤样品，按照ＰｏｗｅｒＳｏｉｌｋｉｔ（ＭＯＢＩＯＬａｂｏｒａ－
ｔｏｒｉｅｓ，Ｃａｒｌｓｂａｄ，ＵＳＡ）试剂盒的方法提取土壤

ＤＮＡ，随后对样本进行ＩＴＳ１区域的扩增，引物为：

１７４３Ｆ－５’－ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ－３’
和 ２０４３Ｒ－５’－ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ－３’。
扩增完毕后建立样本原始文库，采用北京百迈客生物
科技有限公司Ｉｌｌｕｍｉｎａ　Ｈｉｓｅｑ　２５００平台（Ｉｌｌｕｍｉｎａ
Ｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ，ＵＳＡ），２×２５０ｂｐ的双端测序策略对
文库进行测序。使用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ软件（ｖｅｒｓｉｏｎ
ｏｎ０．３３）对原始序列进行质控并去除嵌合体。采用

软件 Ｍｏｔｈｕｒ软件将相似性大于９７％的序列归为同
一种可操作分类单元（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ　ｔａｘｏｎｏｍｉｃ　ｕｎｉｔｓ，

ＯＴＵｓ），对每个ＯＴＵ的代表序列做物种注释，得到
对应的物种信息［２，５］。

１．３　数据处理
首先采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ　Ｅｘｃｅｌ　２０１５进行数据处理，

应用ＳＰＳＳ２２．０对数据进行方差分析、相关性分析和
逐步回归分析，Ｒ语言 Ｖｅｇａｎ程序包进行主坐标分
析、冗余分析和 Ａｄｏｎｉｓ分析，Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ　Ｅｘｃｅｌ　２０１５
绘制柱状图。

２　结果与分析

２．１　不同植被类型下土壤理化性质及酶活性变化
不同植被类型下土壤理化性质及酶活性的结果

如表１所示。研究区域土壤偏碱性，养分含量较低。
含水量、有机质、速效磷、脲酶以及蔗糖酶在不同植被
类型下差异显著（ｐ＜０．０５），容重、ｐＨ值、速效氮、过氧
化氢酶以及碱性磷酸酶在不同植被类型下均未呈现出

显著差异。灌木林、乔木林和草地３种植被类型下
土壤含水量显著高于未复垦地含水量（ｐ＜０．０５），草地
土壤含水量最高，为８．８５％。灌木林土壤具有最高的
有机质（１５．８５ｇ／ｋｇ）、速效氮（８．９８ｍｇ／ｋｇ）、速效磷
（８．１１ｍｇ／ｋｇ）、碱性磷酸酶〔０．４５ｍｇ／（ｇ·２４ｈ）〕、
脲酶〔０．８７ｍｇ／（ｇ·２４ｈ）〕以及蔗糖酶〔３．２８ｍｇ／
（ｇ·２４ｈ）〕含量。未复垦地有机质（５．２２ｇ／ｋｇ）、速效
氮（７．４６ｍｇ／ｋｇ）、速效磷（１．９１ｍｇ／ｋｇ）、过氧化氢酶
〔３．４９ｍｇ／（ｇ·２４ｈ）〕、碱性磷酸酶〔０．１８ｍｇ／（ｇ·２４
ｈ）〕、脲酶〔０．１０ｍｇ／（ｇ·２４ｈ）〕以及蔗糖酶〔０．６８ｍｇ／
（ｇ·２４ｈ）〕均为最低。然而，容重和ｐＨ值均在未复
垦地土壤中最高，分别为１．３３ｇ／ｃｍ３ 和８．７６。

表１　黄土高原矿区不同植被恢复下土壤理化性质和酶活性

土壤性质　　　　　 灌木林 乔木林 草地 未复垦地 Ｆ值 ｐ值
含水量／％ ８．６５±０．４３ａ ７．５３±０．５７ａ ８．８５±１．０４ａ ４．７９±０．３７ｂ　 １６．６４０　 ０．００１
容重／（ｇ·ｃｍ－３） １．２１±０．０５ａ １．３０±０．０４ａ １．２６±０．０９ａ １．３３±０．０３ａ ２．６５５　 ０．１３０
ｐＨ值 ８．５４±０．０７ａ ８．６６±０．０３ａ ８．４１±０．２４ａ ８．７６±０．０３ａ ３．２６５　 ０．０８９
有机质／（ｇ·ｋｇ－１） １５．８５±１２．８４ａ ８．１１±１．１６ａ １０．９６±６．１７ａ ５．２２±１．５２ｂ　 ４．９０５　 ０．０３５
速效氮／（ｍｇ·ｋｇ－１） ８．９８±１．９２ａ ８．９５±１．６９ａ ８．４０±１．５８ａ ７．４６±０．７８ａ ０．４３６　 ０．７３４
速效磷／（ｍｇ·ｋｇ－１） ８．１１±１．６５ａ ７．３０±２．６６ａ ３．０６±０．７７ｂ　 １．９１±１．４３ｂ　 ７．８８７　 ０．０１２
过氧化氢酶／〔ｍｇ·（ｇ·２４ｈ）－１〕 ４．０９±０．８２ａ ４．３６±０．３１ａ ４．２９±０．２１ａ ３．４９±０．７５ａ １．１３０　 ０．４００
碱性磷酸酶／〔ｍｇ·（ｇ·２４ｈ）－１〕 ０．４５±０．０６ａ ０．３４±０．１２ａ ０．４１±０．２０ａ ０．１８±０．１６ａ １．６１２　 ０．２７１
脲酶／〔ｍｇ·（ｇ·２４ｈ）－１〕 ０．８７±０．３９ａ ０．２９±０．１３ａｂ　 ０．５４±０．５０ａ ０．１０±０．０８ｂ　 ７．３４７　 ０．０１９
蔗糖酶／〔ｍｇ·（ｇ·２４ｈ）－１〕 ３．２８±１．２７ａ ３．０４±１．７１ａ ３．１４±１．０３ａ ０．６８±０．２４ｂ　 ５．０９６　 ０．０２９

　　注：表中数值为平均值±标准差，采用单因素方差ＬＳＤ法分析同一土壤理化性质和酶活性在不同样地之间差异性（ｐ＜０．０５），不同字母表示

差异显著。

２．２　不同植被类型下土壤真菌群落多样性
不同植被类型下土壤真菌群落丰富度和多样性

指数如表２所示。不同植被恢复下土壤真菌丰富度
指数（ＡＣＥ 估计量和 Ｃｈａｏ１指数）和多样性指数
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（Ｓｈａｎｎｏｎ指数）差异极显著（ｐ＜０．０１）。所有样本覆
盖度均在９９％以上，说明测序结果可靠，反映了土壤
真菌群落的真实情况。灌木地、乔木林以及草地３种
植被类型恢复下土壤真菌 ＯＴＵ、群落丰富度和多样

性均与未复垦地差异极显著（ｐ＜０．０１），且未复垦地
土壤真菌ＯＴＵ，ＡＣＥ估计量、Ｃｈａｏ１指数和Ｓｈａｎｎｏｎ
指数均为最低。这些结果表明植被恢复显著提高了
真菌群落丰富度和多样性。

表２　黄土高原矿区不同植被恢复下土壤真菌群落丰富度和多样性指数

植被类型 ＯＴＵｓ　 ＡＣＥ　 Ｃｈａｏ１ Ｓｈａｎｎｏｎ　 Ｃｏｖｅｒａｇｅ

灌木地 ６６２±２６ａ ６９０±１９ａ ６９９±１２ａ ５．１７１±０．１１９ａ ０．９９９±０ａ

乔木林 ５３０±３７ｂ　 ５３９±３７ｂ　 ５４８±３７ｂ　 ５．１９６±０．０４０ａ ０．９９９±０ａ

草地 ４７１±７１ｂ　 ４８８±７６ｂ　 ４９９±７４ｂ　 ４．６３５±０．２５１ａ ０．９９９±０ａ

未复垦地 ２５１±７ｃ　 ２６０±１５ｃ　 ２６４±２０ｃ　 ３．２７８±０．４７２ｂ　 １．０００±０ａ

Ｆ值 ３３．８０８　 ３４．２４５　 ３８．０１０　 ３３．５６６　 １．０１４

Ｐ值 ＜０．００１ ＜０．００１ ＜０．００１ ＜０．００１　 ０．４４２

　　注：表中数值为平均值±标准差，采用单因素方差ＬＳＤ法分析同一土壤真菌丰富度和多样性指数在不同样地之间差异性（ｐ＜０．０５），不同字

母表示差异显著。ＯＴＵｓ代表ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ　ｔａｘｏｎｏｍｉｃ　ｕｎｉｔｓ，可操作分类单元；ＡＣＥ代表ｔｈｅ　ＡＣＥ　ｅｓｔｉｍａｔｏｒ，ＡＣＥ估计量；Ｃｈａｏ１代表ｔｈｅ　Ｃｈａｏ１

ｅｓｔｉｍａｔｏｒ，Ｃｈａｏ１估计量；Ｓｈａｎｎｏｎ代表ｔｈｅ　Ｓｈａｎｎｏｎ　ｉｎｄｅｘ，香农指数；ｃｏｖｅｒａｇｅ代表样本文库覆盖率。下同。

　　不同植被恢复下土壤真菌在门水平上的群落结
构如图１所示。４个样地主要包括子囊菌门（Ａｓｃｏ－
ｍｙｃｏｔａ）、担 子 菌 门 （Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、球 囊 菌 门
（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）、被孢霉门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）、壶
菌门（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、丝足虫类（Ｃｅｒｃｏｚｏａ）、梳霉
门（Ｋｉｃｋｘｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）、油壶菌门（Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）。
其中以子囊菌门、担子菌门和球囊菌门为主要真菌类
群，３种主要真菌类群相对丰度总和在各样地所占比
重均超过５０％。不同样地中各个真菌门相对丰度所
占比例不同，子囊菌门和担子菌门均在未复垦地中最
高，分别约为６４％和２９％；球囊菌门在草地中最高，
约为１１％。子囊菌门在４个样地中相对丰度排序为：
未复垦地＞灌木地＞乔木林＞草地；担子菌门相对丰
度排序为：未复垦地＞乔木林＞灌木地＞草地；球囊
菌门相对丰度排序为：草地＞乔木林＞灌木地＞未复
垦地。其中，担子菌门，球囊菌门以及无法识别菌门
的相对丰度在４个样地之间差异显著（ｐ＜０．０５）。

图１　黄土高原矿区不同植被恢复下土壤门

分类水平真菌群落结构特征

由表３及图２可以看出，３种植被类型之间土壤
真菌群落结构差异较小，未复垦地土壤真菌群落与３
种植被类型之间的差异大于３种植被类型两两之间
的组间差异。总体上，４个样地两两组间差异并不显
著，土壤真菌群落结构的变化在４个样地间相对
稳定。

表３　黄土高原矿区不同样地之间土壤群落结构Ａｄｏｎｉｓ分析

组 间　　 Ｄｆ　 Ｓｕｍ　ｏｆ　Ｓｑｓ　 Ｆ　 Ｒ２　 Ｐｒ（＞Ｆ）

灌木—乔木 １　 ０．０１８　 １．４５８　 ０．２６７　 ０．３
灌木—草本 １　 ０．０３３　 １．９８３　 ０．３３１　 ０．２
灌木—未复垦地 １　 ０．０８９　 ４．３１８　 ０．５９０　 ０．１
乔木—未复垦地 １　 ０．０８７　 ４．３０７　 ０．５８９　 ０．１
草本—乔木 １　 ０．０３２　 １．９４９　 ０．３２８　 ０．３
草本—未复垦地 １　 ０．１９８　 ７．５６３　 ０．７１６　 ０．１

　　注：Ｄｆ代表ｄｅｇｒｅｅ　ｏｆ　ｆｒｅｅｄｏｍ，自由度；Ｓｕｍ　ｏｆ　Ｓｑｓ代表ｓｕｍ　ｏｆ

ｓｑｕａｒｅｓ，离差平方和；Ｐｒ代表Ｐ 值。

图２　黄土高原矿区不同植被恢复下土壤真菌群落主坐标分析
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２．３　土壤理化性质、酶活性与真菌群落多样性
从研究区的土壤理化性质、酶活性与真菌群落多

样性相关性分析结果（详见表４）可知，土壤含水量与

ＯＵＴ，ＡＣＥ估计量和Ｃｈａｏ１指数均呈显著正相关，相
关系数分别为０．７０１，０．６９７和０．７１０，与Ｓｈａｎｎｏｎ指
数呈极显著正相关，相关系数为０．７４７；土壤速效磷与

ＡＣＥ估计量和Ｃｈａｏ１指数呈显著正相关，相关系数

分别为０．６０８和０．６１９；土壤脲酶与ＯＴＵ，ＡＣＥ估计
量和Ｃｈａｏ１指数均呈显著正相关，相关系数分别为

０．６７６，０．７０４和０．７０９；土壤蔗糖酶与ＯＴＵ，ＡＣＥ估
计量，Ｃｈａｏ１指数和Ｓｈａｎｎｏｎ指数呈显著正相关，相
关系数分别为０．７１２，０．６９３，０．６９７和０．６９０。其余土
壤理化性质与真菌群落多样性之间没有表现出显著

相关性。

表４　黄土高原矿区土壤理化性质、酶活性与真菌群落多样性相关性分析

指标 含水量 容重 ｐＨ值 有机质 速效氮 速效磷 过氧化氢酶 碱性磷酸酶 脲酶 蔗糖酶

ＯＴＵ　 ０．７０１＊ －０．３７８ －０．４３５　 ０．２１２　 ０．２３７　 ０．５８０　 ０．４３０　 ０．５４１　 ０．６７６＊ ０．７１２＊

ＡＣＥ　 ０．６９７＊ －０．４０８ －０．４５２　 ０．２０６　 ０．２２７　 ０．６０８＊ ０．４０３　 ０．５３５　 ０．７０４＊ ０．６９３＊

Ｃｈａｏ１　 ０．７１０＊ －０．４１６ －０．４５７　 ０．２２１　 ０．２４９　 ０．６１９＊ ０．４１１　 ０．５３４　 ０．７０９＊ ０．６９７＊

Ｓｈａｎｎｏｎ　 ０．７４７＊＊ －０．１９８ －０．３６９　 ０．２５９　 ０．３８１　 ０．３６０　 ０．４５９　 ０．５６８　 ０．４６４　 ０．６９０＊

　　注：＊＊表示差异性极显著（ｐ＜０．０１）；＊表示差异性显著（ｐ＜０．０５）。

　　门水平上土壤理化性质、酶活性与土壤真菌群落
结构的冗余分析（ＲＤＡ）如图３所示。ＲＤＡ分析结果
中，真菌群落差异在第一和第二排序轴上的解释率分
别是６１．７８％和１３．７９％，土壤理化性质和酶活性箭
头的连线长度以及土壤理化性质、酶活性箭头与真菌
物种之间箭头夹角可以看出土壤理化性质、酶活性对
真菌群落的影响［１６］，除了担子菌门，真菌群落主要分
布在第一、三、四象限。担子菌门与ｐＨ 值和容重呈
正相关，与其他土壤理化性质和酶活性呈负相关；子
囊菌门除与有机质、过氧化氢酶、速效氮和含水量呈
负相关外，与其他土壤理化性质、酶活性之间相关性
不明显；球囊菌门与ｐＨ 值和容重呈负相关，与速效
磷相关性不明显，与其他土壤理化性质和酶活性呈正
相关。

图３　黄土高原矿区门水平土壤真菌群落结构与

土壤性质的冗余分析（ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ　ａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ）

通过土壤真菌群落多样性与土壤理化性质进行

逐步回归分析，结果得出土壤真菌 ＯＴＵ，ＡＣＥ估计
量，Ｃｈａｏ１指数以及Ｓｈａｎｎｏｎ指数的最大影响因素为
土壤含水量，回归方程和Ｒ２ 如表５所示。

表５　黄土高原矿区土壤真菌群落多样性

与土壤理化性质逐步回归分析

因变量（Ｙ） 自变量（Ｘ） 回归方程 Ｒ２　 ｐ
ＯＴＵ 含水量 Ｙ＝６　３５３．４　Ｘ＋９．９６５　 ０．５９１　 ０．０１６
ＡＣＥ 含水量 Ｙ＝６　５７８．９　Ｘ＋９．２１７　 ０．５８６　 ０．０１７
Ｃｈａｏ１ 含水量 Ｙ＝６　７６６．８　Ｘ＋３．３２４　 ０．５０４　 ０．０１４
Ｓｈａｎｎｏｎ 含水量 Ｙ＝３４．７　Ｘ＋２．０１６　 ０．６５７　 ０．００８

３　讨 论

３．１　不同植被类型下土壤理化性质及酶活性
对矿区重构土壤进行植被恢复有效改善和提高

了土壤理化性质、酶活性和真菌群落多样性。与之前
的研究结果类似，植被恢复在促进和恢复脆弱地区生
态环境方面发挥着重要作用，特别是在黄土高原矿
区［１７］；Ｙａｎｇ等［１８］发现在干旱地区复垦可以显著提高
土壤养分含量；王雅等［１６］通过研究黄土高原不同植被
类型对土壤理化性质及酶活性的影响发现，不同植被
类型对土壤养分及酶活性的影响具有显著差异。本
研究中，不同植被类型导致了土壤理化性质和酶活性
的差异。如表１所示，灌木地土壤在大多数土壤性质
和酶活性上要优于其他３个样地。在一系列生化过
程的影响下，干旱半干旱地区灌木土壤通常具有较高
的土壤养分含量，这种现象被称为“沃岛效应”［１９－２０］。
土壤养分的有效性与土壤酶活性密切相关，土壤酶活
性直接对土壤养分矿化产生影响，植被恢复通过改变
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酶活性和养分转化率从而改变了生态资源的有

效性［１８］。

３．２　不同植被类型下土壤真菌群落多样性
如表２所示，不同植被恢复类型对真菌ＯＴＵ、群

落丰富度（ＡＣＥ 估计量和 Ｃｈａｏ１指数）和多样性
（Ｓｈａｎｎｏｎ指数）指标均有显著影响（ｐ＜０．０１）。一般
来说，土壤含水量是影响微生物群落丰富度的重要因
素［２０］，由于未复垦地土壤含水量显著低于其他３种植
被类型下土壤含水量（ｐ＜０．０１），导致真菌群落丰富
度和多样性显著低于３种植被类型。从图１可以看
出黄土高原矿区重构土壤真菌主要门类为子囊菌门、
担子菌门和球囊菌门，这与黄土高原梯田土壤［２１］、云
南茶园酸性土壤［２２］以及黄河三角洲地区油泥污染土

壤［２３］中真菌主要门类相似，说明以上几种真菌门类在
土壤中广泛存在，并不是该研究区域特有的。未复垦
地子囊菌门和担子菌门相对丰度高于其他３种植被
类型土壤，有研究对全世界真菌种类进行了估计，被
正式描述的不足１０％［２４］，因此，对未识别真菌种类的
深入研究具有重要意义，相比于未复垦地，３种植被恢
复下土壤无法识别真菌相对丰度增加（ｐ＜０．０５），真
菌种类的增加导致了物种之间能量和营养的竞争加

剧，使得主要门类真菌相对丰度的降低，也进一步说
明了植被恢复丰富了土壤真菌的群落结构。尽管植
被恢复对土壤真菌群落结构产生了一定影响，土壤真
菌群落结构在４个样地之间仍然保持了一定稳定性
（表３），说明矿区重构土壤真菌群落的生态恢复是一
个漫长的过程。

３．３　土壤理化性质以及酶活性和真菌群落的关系
土壤性质的差异会导致土壤微生物群落产生一

定程度的差别。Ｌａｕｂｅｒ等［２５］认为不同植被土壤主要
真菌门类相对丰度的不同是由于土壤有机质、氮素等
养分状况的不同而导致的，土壤真菌群落结构变化受
到土壤养分状况的影响。ＲＤＡ结果（图３）表明，土壤
含水量和ｐＨ 值为影响真菌群落结构的主要因素。
有研究表明，含水量的增加有利于提高微生物的养分
利用率，从而影响微生物群落［２６］。ｐＨ值能够影响土
壤中化合物形态，进而影响土壤微生物对养分的吸收
利用，最终影响土壤真菌群落［５］。巨天珍等［２７］以天水
小陇山红豆杉林土壤为研究对象，发现真菌总数与水
分呈显著正相关，而与ｐＨ值呈显著负相关。郑智［２８］

以浙江滨海盐碱土为研究对象，发现土壤水分和ｐＨ
值的变化均能显著影响真菌多样性。本研究区气候
干旱，土壤含水量是影响真菌群落结构的最主要因
素。真菌对于不同土壤ｐＨ值的适应范围不同，大多
为５～８之间［５］，本研究中ｐＨ值均在８以上，一定程

度上限制了土壤真菌的生长发育，因此与大多数真菌
门类呈负相关。土壤酶活性总体上与真菌群落呈正
相关，这是由于微生物群落与酶活性的高度自相关
性，土壤养分含量的增加促进了微生物数量的增加从
而促进了微生物分泌的酶增加。资源的异质性有助
于维持微生物的高度多样性和共存。一般来说，植被
通过凋落物分解和根系分泌等多种因素为土壤微生

物群落提供了资源异质性。因此，植被恢复对于提高
微生物多样性具有重要作用；此外，对植被恢复的人
为管理养护，例如养分的施用，也增加了土壤微生物
资源的异质性［２９］。
本研究结果有助于对植被恢复效果有一个大致

了解，但由于研究区域的特定性以及土壤微生物群落
的复杂性，今后需在不同地区和土壤类型下开展相关
研究，进一步探讨土壤、植被和微生物之间的关系。

４　结 论
（１）与未复垦地相比，经过１８～２０ａ的植被恢

复，３种典型植被类型均显著改善了土壤含水量、有机
质、速效氮、速效磷含量以及酶活性，而对容重和ｐＨ
值的改善不显著。

（２）与未复垦地相比，经过１８～２０ａ的植被恢
复，３种典型植被类型均显著提高了真菌群落多样性，
灌木地土壤具有最佳的土壤真菌多样性，而４个样地
之间土壤真菌群落结构保持了一定的稳定性，植被恢
复不足以显著影响土壤真菌群落结构。

（３）土壤含水量是影响土壤真菌群落多样性的
最重要因素，种植灌木对黄土高原矿区重构土壤生态
恢复效果最好。
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