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摘  要：本文以贵州省花江研究区白云岩、石灰岩、砂页岩发育的土壤为对象，采用土壤细菌 16S rRNA 基因和真菌 ITS 序列高

通量测序，系统分析了顶坛花椒人工林土壤细菌与真菌的群落结构、多样性及其与有效养分的关系，旨在揭示不同母岩发育土

壤中微生物群落的差异及其对土壤有效养分的响应规律，为该地区顶坛花椒的高效栽培与精准管理提供科学依据。结果表明：

①岩性显著影响细菌及真菌的群落结构，石灰岩发育土壤中细菌的多样性 Chao1 指数显著低于白云岩和砂页岩发育土壤(P<0.05，

下同)，而 Shannon 和 Simpson 指数在 3 种岩性间均无显著性差异。②子囊菌门(Ascomycota)、担子菌门(basidiomycota)是真菌门

的优势类群，而放线菌门(Actinobacteriota)、酸杆菌门(Acidobacteriota)、变形菌门(Proteobacteria)、绿弯菌门(Chioroflexi)、芽单

胞菌门(Gemmatimonadota)则为细菌门的优势类群；砂页岩土壤芽单胞菌门的相对丰度显著高于其他岩性，而白云岩土壤的镰刀

菌属(Fusarium)的相对丰度与其他岩性相比显著降低。③通过 RDA(Redundancy analysis)分析表明，土壤真菌群落结构主要受有

效磷影响，而细菌群落则更依赖于土壤 pH；PCoA(Principal coordinates analysis)分析表明，不同岩性发育土壤的微生物群落样点

分布距离较远且均无重叠，表明岩性对微生物群落结构有显著影响。④通过单因素方差分析表明，石灰岩发育土壤的有机碳、

速效钾、有效磷、交换性钙含量均高于白云岩和砂页岩发育土壤。综上，不同岩性发育土壤的有效养分存在差异，进而影响土

壤微生物群落结构。 
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Soil Microbial Community Structures in Zanthoxylum planispinum var. dingtanensis with 
Different Lithologies and Their Responses to Available Nutrients 
LEI Jianlong1, DENG Xiaoyun1, HAN Yuan1, YU Yanghua2*, LI Shu3* 
(1 School of Geography & Environmental Science, Guizhou Normal University, Guiyang  550025, China; 2 School of Karst 
Science / State Engineering Technology Institute for Karst Decertification Control, Guizhou Normal University, Guiyang  
550025, China; 3 Guizhou Institute of Forest Inventory and Planning, Guiyang  550003, China) 

Abstract: This study focused on soils developed from dolomite, limestone, and sand-shale parent materials in the Huajiang 

Research Area of Guizhou Province, using high-throughput sequencing of bacterial 16S rRNA genes and fungal ITS sequences,  

systematically investigated the community structures and diversities of bacteria and fungi in Zanthoxylum planispinum var. 

dingtanensis plantations, and their relationships with available nutrients, and differences among microbial communities in soils 

derived from distinct bedrock types, along with their responsiveness to soil nutrient availability. The findings aim to provide 

scientific support for efficient cultivation and precise management of Zanthoxylum planispinum var. dingtanensis in this region. 

Results showed that: 1) Lithology significantly influenced microbial community structures. Chao1 diversity index for bacteria in 

limestone-derived soils was significantly lower than that in dolomitic and sand-shale-derived soils (P<0.05), while Shannon and 

Simpson indices exhibited no significant differences across the three lithologies. 2) Ascomycota and Basidiomycota dominated 

the fungal phyla, whereas Actinobacteriota, Acidobacteriota, Proteobacteria, Chloroflexi, and Gemmatimonadota were dominant 

bacterial phyla. Sand-shale-derived soils had significantly higher relative abundance of Gemmatimonadota compared to other 
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lithologies, while Fusarium abundance in dolomitic soils was markedly lower. 3) Redundancy analysis (RDA) revealed that 

fungal communities were primarily shaped by available phosphorus, whereas bacterial communities were strongly associated with 

pH. Principal coordinates analysis (PCoA) indicated that soil microbial communities formed distinct, non-overlapping clusters 

based on lithology, suggesting a strong lithological control on community structure. 4) One-way ANOVA demonstrated that 

limestone-derived soils contained higher levels of organic carbon, available potassium, available phosphorus, and exchangeable 

calcium than dolomitic and sand-shale-derived soils. Overall, these results demonstrated that variations in soil nutrient availability 

driven by parent material properties substantially influenced soil microbial community composition. 

Key words: Llithology; Available nutrients; Soil microbial community; Zanthoxylum planispinum var. dingtanensis 

 

土壤是一个极其复杂的生态系统，受母岩、生物、

地形、气候等多种因素影响。作为土壤生态系统的核

心生物组分，真菌、细菌、放线菌及藻类等微生物类

群不仅参与土壤有机质的分解和矿化作用，还促进了

养分循环[1]，显著提升土壤养分生物有效性，进而提

高植物营养吸收效率。此外，土壤作为地球表层系统

的核心界面，通过与大气圈、岩石圈、生物圈及水圈

等关键圈层发生复杂的交互作用，其所孕育的微生物

是地球生态系统的重要组成部分，微生物群落结构和

功能在土壤肥力形成与维持、有机质分解和养分循环

等方面发挥着重要作用[2]。土壤微生物能够直接影响

碳、氮、磷等有效养分的循环和流通[3]。不同岩性发

育的土壤，由于其成土过程和自身养分、水分、透水

性等理化性质的差异，尤其是不同母岩类型所提供的

基质各异，影响土壤的有效养分含量，进而对土壤微

生物群落产生深远影响。 

土壤微生物作为调控有效养分和植物生长的关

键生物因子[4]，通过矿化作用、养分循环等过程，维

持生态系统功能，其相关作用机理已成为土壤微生物

生态学的前沿研究领域。有研究表明，岩石的理化性

质影响土壤微生物种类，而土壤微生物又影响其有效

养分的提升[5]，揭示土壤微生物和有效养分之间存在

耦合关系。目前，学者以顶坛花椒为对象，围绕其

与土壤的相互关系开展研究，主要涉及叶片功能性

状 [6]、土壤养分对微生物的响应[7]、果实品质[8]等方

面。然而，针对不同岩性发育的土壤，其微生物群落

特征及对有效养分的响应，尚缺乏系统研究。 

我国西南地区独特的地质背景与水文结构，使

喀斯特地貌发育典型，进而塑造出极为脆弱的生态

环境[9]。在此过程中，受碳酸盐岩基质及特殊水文地

质条件的影响，该区域喀斯特生境呈现出裸岩覆盖率

居高不下、土层分布浅薄且缺乏连续性、土壤环境普

遍具有高 pH 与高钙镁含量的特性，而氮(N)、磷(P)

等关键营养物质的有效供给水平却处于较低利用水

平[10]。值得注意的是，作为区域代表性土壤类型，

石灰土与黄壤约占贵州省土壤总面积的 83%[11]。为

协同生态修复与经济发展，贞丰县和关岭县在石漠化

连片地区，大规模种植特色乡土植物顶坛花椒

(Zanthoxylum planispinum var. dingtanensis)。该物种

在喀斯特生境中演化出独特的喜钙和耐旱习性[12]，

并且还具有抗病力强、隐芽寿命长、能在贫瘠土壤生

长等特点[13]。其养分供应主要来源于基岩风化过程，

不同岩性的矿物会根据其脆弱性进行化学和机械分

解，将营养物质释放到土壤中[14]，进而形成不同的

微生物群落，促进植物吸收养分。顶坛花椒作为贵州

喀斯特区经济价值较高的先锋树种，用于石漠化治理

和土壤生态系统修复，被认为是典型石质荒漠化地区

适宜生态恢复的树种[15]，同时也被认为是石漠化山

区生态恢复过程中优先考虑的植被类型[16]。此外，

它还通过调控土壤有机质的矿化过程，影响生态与农

业可持续发展，有助于土壤养分科学管理和控制全球

气候变暖。 

土壤作为陆地生态系统的核心生物地球化学营

养库[17]，其养分赋存特征与地球化学循环过程，制

约着生态系统的结构与功能。岩性作为成土过程的物

质基础，通过调控矿物风化和元素释放通量，为植物

提供大量营养元素[18]。然而，在岩性背景差异显著

的生态系统中，有效养分对土壤微生物的响应机制仍

存在诸多不确定性。基于此，通过选取不同母岩发育

的土壤，测定其速效养分和微生物群落多样性等指

标，旨在阐明不同母岩发育土壤中微生物群落的差异

及其对土壤有效养分的响应规律，助力顶坛花椒高效

培育。 

1  材料与方法  

1.1  样地概况 

研究区位于贵州省花江示范区，属典型的喀斯特

地貌，地势西高东低，最高海拔 1 473 m，最低海拔

530 m。该区地处中亚热带季风湿润气候，年均降水

量 1 100 mm，水热同季；光热资源丰富，年均气温
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18.4 ℃，极端最高、最低气温分别为 32.4、6.6 ℃，

无霜期 288 d。成土母质主要为白云岩、石灰岩和砂

页岩，土壤类型以石灰土和黄壤为主。该区石漠化严

重，植被覆盖率低，基岩裸露率为 50%~80%，是贵

州省石漠化发育较为严重的地区之一。自 1992 年起，

当地开始大规模种植顶坛花椒，促进了生态环境修复

和石漠化治理，同时还有力支撑经济社会发展，已成

为石漠化治理的优势树种。 

1.2  样地设置与样品采集 

本试验以不同母岩发育的土壤作为研究对象，各

设置 3 个样地(表 1)。于 2024 年 3 月采集土壤样品，

此时顶坛花椒处于盛花期，土壤养分含量显著影响顶

坛花椒的产量与品质。在每个样地选定生长状况与地

径相近的植株，距树干 30~50 cm 范围内，尽量避免

施肥的影响，按 20 cm 土层深度采集土壤样品。共 9

个样本(3 个样地×3 个样方)，每份样品约 450 g，所

有样品人工去除石块及动植物残体。土样分为两份，

一份迅速低温冷藏后用于提取土壤 DNA；另一份自

然风干，用于测定土壤有机碳、有效磷、速效钾、pH

和交换性钙。由于研究区属喀斯特高原峡谷，土体破

碎不连续，加之青壮年外出务工导致劳动力匮乏，“以

剪代采”的采摘模式导致氮肥需求量大，因而种植过

程中对高氮化肥的需求量较大。然而，区内 10 月至

次年 5 月降雨量≈0，导致氮大量富余，后期枝条旺长，

表明氮素受耕作制度影响较大，因此该研究未分析土

壤微生物对有效氮的响应[19]。 

表 1  各样地基本概况 
Table 1  Basic information of sample plots 

岩性 土壤类型 土层厚度(cm) 海拔(m) 地理坐标 树龄(a) 平均树高(m) 

白云岩 石灰土 18~25 1 070 105°37′56.66″E，25°37′33.11″N 8 2.3 

石灰岩 石灰土 15~18 635 105°41′28.43″E，25°39′47.50″N 10 2.5 

砂页岩 黄壤 20~30 625 105°41′25.63″E，25°39′52.95″N 10 2.2 

 

1.3  土壤理化性质的测定 

土壤理化性质的测定参照《土壤农化分析》[20]，

pH 采用电位法测定，有机碳采用重铬酸钾氧化–外加

热法测定，速效钾采用酸熔法和中性乙酸铵浸提–火

焰光度计法测定，有效磷采用酸熔法和盐酸–硫酸浸

提法测定，交换性钙采用原子吸收分光光度法测定。 

1.4  DNA 提取和高通量测序 

对于各种不同来源的微生物组样本，适合采用总

DNA 提取方法，利用 Nanodrop 对 DNA 进行定量，

并通过 1.2% 琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 提取质量。

根据序列中的保守区域设计相应引物，并添加样本特

异性 Barcode 序列，对细菌 16S rRNA 基因 V3~V4

区域进行扩增，引物为 338F(ACTCCTACGGGAG 

GCAGCA)和 806R(GGACTACHVGGGTWTCTAAT)；

同时，对真菌 ITS 区域进行扩增，引物为 ITS1(GGAA 

GTAAAAGTCGTAACAAGG) 和  ITS2(GCTGCGTT 

CTTCATCGATGC) 。 随 后 ， 利 用 磁 珠 (Vazyme 

VAHTSTM DNA Clean Beads)进行扩增产物纯化回

收，并应用 Quant-iT PicoGreen dsDNA Assay Kit 在

Microplate reader(BioTek，FLx800)上进行荧光定量。

之后，采用 Illumina 公司的 TruSeq Nano DNA LT 

Library Prep Kit 制备测序文库，并上机进行 DNA 的

高通量测序。 

1.5  数据处理与统计分析 

采用 Excel 2020 对数据进行初步整理，使用

SPSS 22.0 对土壤化学性状和微生物群落多样性指数

进行单因素方差分析。通过主坐标分析 (Principal 

coordinate analysis，PCoA)和非度量多维尺度分析

(Nonmetric multidimensional scaling，NMDS)获得样

本的二维散点图，比较每组 3 个重复样本之间的差异

性；利用 Canoco 5.0 对土壤优势菌门和土壤理化性质

进行冗余分析。数据以平均值±标准差表示，显著性

水平设为 P<0.05 和 P<0.01。 

2  结果与分析 

2.1  不同岩性发育土壤的化学性质 

土壤中有效养分含量随岩性不同而表现出差异。

与石灰岩相比，白云岩与砂页岩发育土壤的有机碳、

速效钾、有效磷、交换性钙含量均下降，其中，有效

磷含量分别显著降低 14.71、14.39 mg/kg，但三者的

速效钾含量差异不显著。对于白云岩，其发育土壤的

有机碳和交换性钙含量均与石灰岩和砂页岩发育土

壤差异显著，其有机碳含量比砂页岩发育土壤显著提

高 10.01 g/kg，但比石灰岩发育土壤显著降低 2.94 g/kg；

交换性钙含量则分别比石灰岩和砂页岩发育土壤显

著降低 15.11 cmol/L 和 9.82 cmol/L。 
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表 2  不同岩性发育土壤的化学性质 
Table 2  Soil chemical properties under different lithologies 

土壤化学性质 白云岩 石灰岩 砂页岩 

pH 7.36±0.25a 6.25±0.85b 8.00±0.06a 

有机碳(g/kg) 24.49±5.31b 27.43±1.03a 14.48±2.13c 

有效磷(mg/kg) 4.02±1.25b 18.73±21.45a 4.34±1.55b 

速效钾(mg/kg) 146.14±23.16a 250.81±228.08a 91.56±8.89a 

交换性钙(1/2Ca2+, cmol/L) 10.64±5.35b 25.75±4.29a 20.46±0.18a 

注：同行数据小写字母不同表示不同岩性间差异显著(P<0.05)，下同。   

 

2.2  不同岩性发育土壤微生物群落多样性 

2.2.1  岩性对土壤微生物群落 α多样性的影响    α 多

样性反映群落的物种丰富度和多样性，其中 Chao1 

指数反映微生物群落丰富度，Shannon 和 Simpson 

指数反映微生物群落多样性。对于细菌而言，白云岩

和石灰岩的 α 多样性指数低于砂页岩，且总体表现为

砂页岩>白云岩>石灰岩(表 3)；除石灰岩 Chao1 指数

显著低于白云岩和砂页岩外，不同岩性间土壤细菌 α

多样性差异不显著。 

对于真菌而言，不同岩性土壤真菌 α 多样性无

显著差异。但总体来说，Chao1 指数表现为白云岩

>石灰岩>砂页岩，说明白云岩发育的土壤更有利于

提高真菌群落的丰富度；Shannon 和 Simpson 指

数表现为石灰岩>白云岩>砂页岩，说明相对于其他

岩性，石灰岩发育的土壤更有利于真菌物种多样性

的提升。 

表 3  岩性对土壤细菌、真菌 α 多样性的影响 
Table 3  Effects of lithology on α-diversity of soil bacteria and fungi 

微生物 α 多样性指数 白云岩 石灰岩 砂页岩 

Chao1 5 540.05±588.27a 4 717.39±56.49b 5 794.97±445.04a 

Simpson 99.88±0.10a 99.83±0.01a 99.90±0.01a 

细菌 

Shannon 11.25±0.53a 10.70±0.04a 11.33±0.19a 

Chao1 425.42±97.27a 374.54±8.03a 304.50±58.49a 

Simpson 94.57±0.87a 96.27±1.32a 91.21±3.97a 

真菌 

Shannon 5.76±0.26a 6.01±0.33a 4.83±0.94a 

 
2.2.2  不同岩性发育土壤微生物群落的聚类分析    基

于 Bray-Curtis 距离的 UPGMA 聚类算法对不同样品

间群落组成差异进行层级聚类分析，结果表明岩性显

著影响顶坛花椒人工林的土壤微生物群落。如图 1

所示，细菌群落结构第 1 主成分和第 2 主成分的解释

量分别为 35.7% 和 27.9%，两者的总贡献率为 

63.6%；真菌群落结构第 1 和第 2 主成分的解释量分

别为 18.3% 和 15.2%，两者的总贡献率为 33.5%。进 

 

图 1  不同岩性发育土壤细菌(A)和真菌(B)群落组成 PCoA 分析 
Fig. 1  PCoA analysis of bacterial (A) and fungal (B) community compositions in soils derived from different lithologies 
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一步 Adonis 差异分析表明，不同岩性发育的土壤中

细菌(R2=0. 331 7，P=0. 005)和真菌(R2=0. 335 1，P= 

0.003)群落组成存在显著差异。并且白云岩、石灰岩

和砂页岩各样本组间分布距离较远，且均无重叠。综

上，在不同岩性发育的土壤中，微生物群落的组成差

异显著，且样本在空间上呈离散分布，表明受到岩性

支配较强。 

对各岩性发育土壤微生物群落进行 NMDS 分析

(图 2)，在真菌群落中，石灰岩与砂页岩样本相互重

叠，表明两组微生物群落结构无明显差异，但不同岩

性的细菌群落样点分布较散且距离较大，也说明了岩

性对土壤细菌群落结构有显著的影响。综上，不同岩

性的土壤微生物群落结构具有显著差异，表明岩性是

影响土壤微生物群落结构的重要因素。 

 

图 2  不同岩性发育土壤细菌(A)和真菌(B)群落的 NMDS 分析 
Fig. 2  NMDS analysis of bacterial (A) and fungal (B) communities in soils derived from different lithologies 

 
2.3  顶坛花椒林土壤微生物群落组成 

土壤细菌隶属于 38 门、122 纲、284 目、461 科、

908 属，优势菌门主要为放线菌门(Actinobacteriota)、

酸杆菌门(Acidobacterioa)、变形菌门(Proteobacteria)、

绿弯菌门(Chioroflexi)、芽单胞菌门(Gemmatimonadota)、

Methylomirabilota(图 3A)。上述 6 个门的细菌 OTUs

数分别占白云岩、石灰岩、砂页岩发育土壤细菌 OTUs

总数量的 86.58%、89.65%、84.94%。其中放线菌的

相对丰度最高，其 OTUs 数量分别占白云岩、石灰岩、

砂页岩 3 组土壤细菌总 OTUs 数量的 30.55%、

39.61%、22.75%，而酸杆菌次之。芽单胞菌在砂页

岩的相对丰度显著高于白云岩和石灰岩，酸杆菌门相

对丰度则为石灰岩显著高于白云岩和砂页岩。 

在属水平上，相对丰度>3%的优势细菌属主要有

RB41(7.69%~16.36%)、Rokubacteriales (11.26%~ 

15.14%)、Vicinamibacteraceae(4.85%~12.59%)、喜木

聚糖红色杆形菌属(Rubrobacter)(4.05%~12.74%)、

MB-A2-108(3.78%~6.72%)(图 4A)。相较于白云岩和 

 

图 3  门水平的土壤细菌(A)和真菌(B)群落组成 
Fig. 3  Compositions of soil bacterial (A) and fungal (B) communities at phylum level 
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图 4  属水平的土壤细菌(A)和真菌(B)群落组成 

Fig. 4  Compositions of soil bacterial (A) and fungal (B) communities at genus level 
 

砂页岩，石灰岩中 Vicinamibacteraceae 相对丰度显著

降低，而 Rubrobacter 则显著富集。 

顶坛花椒人工林土壤真菌隶属于 15 门、48 纲、

401 属。如图 3B 所示，在门水平上，主要为子囊菌

门(Ascomycota)和担子菌门(Basidiomycota)。顶坛花

椒林土壤真菌群落组成特征呈现腐生营养型为优势

功能类群，其在凋落物分解过程中发挥核心驱动作

用。在真菌属水平上，相对丰度 >20% 的为镰刀菌

属 (Fusarium) 、 Myrmecridium 、 钻 形 无 孔 菌 属

(Populomyces)、青霉菌属(Penicillium)(图 4B)，相对

丰度分别为 13.59%~44.16%、0.09%~25.85%、0.02%~ 

21.60%、0.91%~16.90%。在真菌群落中，石灰岩显

著提高了镰刀菌属、青霉菌属的相对丰度，显著降低

了 Myrmecridium、钻形无孔菌属的相对丰度。结果

表明，镰刀菌属的相对丰度在石灰岩和砂页岩之间存

在显著差异(P<0.05)，石灰岩是砂页岩的 1.69 倍。 

2.4  土壤化学性质与微生物群落的冗余分析 

在门水平上，以土壤样品中各优势菌门为响应变

量，5 个土壤化学指标为解释变量进行冗余分析(图

5)。如图 5A 所示，土壤细菌第 1 排序轴和第 2 排序

轴的特征值分别为 33.86% 和 22.11%，解释了细菌

菌群结构变化总方差值的 55.97%。其中，pH 与细菌

群落的变化极显著相关，并与酸杆菌门、变形菌门、

芽单胞菌门、Methylomirabilota 呈正相关，与放线菌

门、绿弯菌门呈负相关。土壤真菌第 1 排序轴和第 2

排序轴的特征值分别为 32.39% 和 27.26%(图 5B)，

解释了真菌菌群结构变化总方差值的 59.65%。RDA

分析表明，土壤有机碳、有效钾、pH 和交换性钙与

真菌群落结构的变化无显著相关，而有效磷与罗兹菌

门、被孢霉门、子囊菌门呈正相关，与担子菌门、壶

菌门呈负相关。综上表明，pH 与有效磷是影响土壤

微生物群落结构的最主要因子(表 4)。 

 
(A. 细菌；B. 真菌) 

图 5  土壤化学性质与微生物群落的冗余分析 
Fig. 5  Redundancy analysis between soil chemical properties and microbial communities 
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表 4  RDA 分析得到的 Eigen 值、F 值和 P 值 
Table 4  Eigenvalues, F-values, and P-values from RDA analysis 

微生物类群 化学性质 解释度(%) 贡献度 pseudo-F P 

有效磷 24.8 35.8 2.3 0.022 

有机碳 7 10.1 0.7 0.280 

交换性钙 15.5 22.4 1.6 0.162 

pH 9.7 14.0 1.0 0.164 

真菌 

有效钾 12.2 17.7 1.3 0.512 

有效磷 6.5 8.2 0.9 0.520 

有机碳 16.4 20.8 1.9 0.674 

交换性钙 15.4 19.4 2.0 0.046 

细菌 

pH 30.3 38.2 3.0 0.004 

 有效钾 10.6 13.4 1.6 0.040 

 
 

3  讨论 

3.1  岩性对土壤微生物丰度的影响 

土壤微生物作为维持和稳定生态系统的重要因

子，在不同岩性发育的土壤中扮演着重要角色。不同

岩性土壤中的有效养分(表 2)、细菌丰度和多样性(表

3)均存在显著差异，间接表明岩性通过介导土壤有效

养分，进而影响土壤微生物丰度[21]。推测是不同岩

性风化速率的差异，可能通过矿物养分释放机制而影

响土壤微生物，具体表现为：较高风化速率的岩层可

通过加速矿物质分解，释放大量速效钾、有效磷等营

养元素，从而提升表层土壤的养分库容[22]，使得微

生物大量富集，最终构建了促进微生物多样性形成与

维持的理化环境。本研究还表明，白云岩和砂页岩发

育土壤的有效养分含量低于石灰岩，而细菌多样性则

呈相反趋势。分析其原因：与白云岩相比，石灰岩裂

隙有利于根系延伸和土壤养分的贮存与富集，从而支

持多样化物种的定居和植物生长[23]，进而形成养分

富集的生态系统。然而，有效养分的大量富集却降低

了细菌多样性，这与 Hu 等[24]的结果基本一致。这可

能是因为养分富集不仅诱导了土壤酸化，还可能降低

了与碳和养分循环相关的微生物功能类群的多样性，

进而导致整体细菌多样性下降。 

不同岩性发育土壤的化学性质，如交换性钙、

有效磷、速效钾、有机碳等都会显著影响微生物的

丰度 [25]，并直接或间接影响土壤微生物的结构和功

能。本研究发现，白云岩土壤中的真菌丰度高于石灰

岩，究其原因，可能是石灰岩分布在河谷底部，降水

量较低，抑制了岩石风化，抑制了有效养分积累。但

由于石灰岩区的岩石裸露率(70%~80%)大于白云岩

区(20%~30%)，且具有大量的石缝、石槽、石沟等小

生境，使得微生物、水、土壤能够得以积累，导致石

灰岩更容易增加有效养分和生物碳含量。 

3.2  土壤有效养分对微生物的影响 

本研究中，岩性不仅显著改变了土壤理化性质

(有效磷、pH 和速效钾)及微生物优势种群丰度(放线

菌门、酸杆菌门)，还通过影响土壤底物的供应与微

环境，进而调控了顶坛花椒的生长和对有效养分的吸

收。这与王琪等[26]的研究结论一致，说明岩性可通

过风化程度驱动有效养分与微生物群落的演变。土壤

中有效磷、速效钾及交换性钙等元素的赋存状态，主

要受控于成土母质的矿物组成，及其风化速率所决定

的土壤发育阶段，这种研究对象的本质区别，可能导

致最终研究结果呈现系统性差异。与其他岩性相比，

石灰岩发育的土壤显著提高了放线菌门的相对丰度，

而降低了酸杆菌门的相对丰度。已有研究表明，放线

菌不仅可以分解纤维素等复杂化合物[27]，还具有固

氮和固土保水作用，参与土壤养分(碳、钾、磷)等的

转化与循环，一定程度上提高了有效养分含量[28]；

而酸杆菌门属于典型的寡营养型细菌，喜欢生存在养

分匮乏的环境中[29]。研究还表明土壤酸杆菌的相对

丰度与其 pH 呈显著负相关[30]，但 Jones 等[31]发现 pH

与酸杆菌呈正相关，本文结果支持 Jones 等的观点，

说明放线菌和酸杆菌作为细菌群落的优势菌种，通过

自身功能促进养分循环，从而影响顶坛花椒的生长和

发育。据此，岩性会因风化后产生不同的理化性质，

进而影响土壤微生物的种类和分布，表明微生物丰度

变化极大程度上受到岩性的影响。 

胥娇和李强[32]研究发现，土壤性质会影响生境

而导致微生物群落结构分异，但优势类群基本相似，

本文结果与此一致。子囊菌门、被孢霉门和担子菌门

作为真菌的优势菌门，其中子囊菌门具有降解木质
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素、纤维素、果胶等有机物的能力[33]，常富集在养

分含量较高的土壤中；担子菌门能够有效降解土壤中

难以降解的有机质[34]，有利于提升土壤养分含量，

从而促进土壤微生物的集聚。石灰岩土壤中的子囊菌

门高于其他组，推测与其本身的有机质含量有关。子

囊菌门在土壤中扮演重要的分解角色，同时在干旱系

统中可促进碳、氮循环。此外，土壤养分越丰富，子

囊菌门的丰度就会越高，这也说明石灰岩发育的土壤

中养分含量较高。综上所述，放线菌门与子囊菌门作

为土壤微生物群落中的优势菌群，其相对丰度越高，

土壤中有效养分含量通常也越高；但在不同岩性背景

下，该规律也存在差异：与白云岩发育土壤相比，砂

页岩发育土壤中各有效养分含量普遍偏低。产生这一

现象的原因可能在于，砂页岩发育的土壤中虽然微生

物丰度较高，但旺盛的微生物活动加速了土壤养分的

循环，从而降低了有效养分的积累。 

3.3  岩性对微生物群落组成结构及多样性的影响 

岩性作为影响土壤微生物群落的重要因素之一，

不仅影响土壤有效养分的含量，还直接影响微生物的

生存环境，这与岩性的基质特性密切相关[35]。土壤

微生物能够维持生态系统的结构与功能，既参与养分

循环，又影响着各种生物反应[36]。由于岩性不同，

风化产生的养分种类和含量存在显著差异[37]，进而

导致土壤微生物群落也发生显著改变。此外，土层厚

度及岩石裸露率使得土壤与岩石有更为直观的营养

元素关系。本研究中，与其他岩性相比，砂页岩发育

土壤细菌 Chao1、Shannon 和 Simpson 指数均有所提

升(表 3)。究其原因，砂页岩土层厚、颗粒孔隙大、

透水性好，为细菌提供适宜的生存环境，从而增加了

细菌的丰富度和多样性[38]；而白云岩水土迁移少、

岩石紧密、裂隙少，导致土壤养分存储量低，限制细

菌的生存环境，从而降低细菌的丰度和多样性。 

土壤细菌的优势菌门是放线菌门、酸杆菌门、变

形菌门和绿弯菌门，这与 Yu 等[39]研究结果一致，并

且石灰岩绿弯菌门的丰度最高。究其原因，是石灰岩

风化形成的土壤具有高钙含量的特征，为绿弯菌门等

适应高钙环境的类群提供了适宜的生态位。本研究还

发现，石灰岩发育土壤的真菌 Shannon 和 Simpson

指数在数值上最高，这是由于石灰岩溶蚀发育产生的

石槽、石缝等为真菌的积累与富集提供了场所，促进

真菌的繁衍和生长，进而提高真菌丰富度和多样性。

已有研究表明，土壤 pH 是影响真菌丰富度、多样性

的主要因素之一[40]，土壤 pH 会促使土壤形成与之相

适应的微生物群落[41]。砂页岩土壤的 pH 高于白云岩

和石灰岩，使得土壤养分利用率大大降低，导致真菌

难以获取足够的养分，从而影响菌群的代谢和生长。

以上结果表明，岩性通过自身特性和有效养分共同影

响土壤微生物的多样性，是一种复合作用。 

4  结论 

岩性对土壤微生物群落结构具有显著的调控作

用，且受到土壤 pH 与有效磷的影响更大；顶坛花

椒人工林中，相较于白云岩和砂页岩，石灰岩发育的

土壤具有更高的有效养分含量与真菌多样性，可优先

用于顶坛花椒培育。 
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