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摘   要：【背景】干旱区露天煤矿开采过程中产生的粉尘颗粒物加剧了土壤生态环境的恶化和矿

区空气质量的下降，针对煤矿区土壤和粉尘颗粒物的微生物群落组成的研究鲜有报道。【目的】研

究新疆哈密南湖乡露天煤矿土壤、粉尘及大气 PM2.5 颗粒物中的微生物群落结构和多样性特征，并

预测潜在的功能类群。【方法】采用高通量测序技术，对煤矿露天采坑区和电厂粉煤灰堆放区的土

壤、粉尘及大气 PM2.5 颗粒物的微生物真菌及细菌群落组成进行比对分析。【结果】矿区优势真菌

类群来自子囊菌门 (Ascomycota)和担子菌门 (Basidiomycota)，优势细菌类群来自变形菌门

(Proteobacteria)和放线菌门(Actinobacteria)。真菌和细菌群落的丰富度及 α 多样性在整个矿区内无

显著性差异，大气 PM2.5 颗粒物的细菌群落生态位宽度显著大于露天采坑区和粉煤灰区。矿区内的

土壤和 PM2.5 颗粒物样本中均发现了一些丰度差异显著的功能类群，真菌特征功能类群为腐生营养

型类群，细菌特征功能类群主要包括甲烷营养型类群、几丁质酶类细菌类群等。【结论】露天煤矿

区粉尘可能对区域内土壤和 PM2.5 颗粒物的微生物群落结构产生重要影响，具有煤组分降解功能的

特定微生物类群可能是维持矿区土壤生态安全的重要微生物学机制之一。 

关键词：露天煤矿；土壤；PM2.5；微生物群落；营养功能类群 
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Abstract: [Background] In open-pit coal mining in arid areas, the dust is destined to aggravate soil 

environment deterioration and air quality decline. A few studies on the microbial community structure in 

soil and dust particles in coal districts are available. [Objective] To study the microbial community 

structure and diversity of soil, dust, and atmospheric PM2.5 from different functional regions in the 

open-pit coal mine in Nanhu Township, Hami, Xinjiang. [Methods] Illumina NovaSeq was employed 

for high-throughput sequencing to characterize the community structure and functional diversity of 

bacteria and fungi in the three media in the open pit area and fly ash area. [Results] Ascomycota and 

Basidiomycota dominated the fungi, while Proteobacteria and Actinobacteria were the dominant 

bacterial phyla in the coal district. The abundance and diversity of fungal and bacterial communities 

showed no significant difference in the entire coal district, but the niche breadth of bacterial 

communities in atmospheric PM2.5 was significantly larger than that in the open pit area and the fly ash 

area. Some functional groups with significant difference in abundance were found between soil and 

atmospheric PM2.5 in the coal district, such as saprophytic trophic fungi, methanotrophic bacteria, and 

chitinase-producing bacteria. [Conclusion] The dust produced in open-pit coal mining has important 

impact on the microbial community structure in soil and atmospheric PM2.5 in the coal district. The 

specific coal components-degrading microbes are among the main contributors to the soil ecological 

safety in mining area. 

Keywords: open-pit coal mine; soil; PM2.5; microbial community; functional-trophic group 

煤炭是全球第二大能源消耗来源。根据地

形特征和煤层厚度等因素，煤矿开采包括地表

(露天)开采和地下(井下)开采两种方式。煤炭生

产过程中会产生大量的粉尘，采煤粉尘是一种

复杂、非均匀、由不同粒径大小的颗粒物组成

的混合物，其主要成分包括各种矿物、有机化

合物及重金属等污染物[1]。采煤粉尘通过远距

离传输和干湿沉降作用引发一系列诸如土壤重

金属污染等生态环境问题[2-6]。采煤粉尘中的可

吸入细颗粒物(PM2.5)引发的人体健康问题更是

不容忽视[7]。 

在矿区土壤环境中，微生物群落是土壤中

元素循环及转化的重要参与者，在维持土壤生

态平衡中扮演重要角色[8-9]。微生物群落结构与

多样性可作为反映矿区土壤结构和质量的敏

感性指标[10]。土壤重金属污染在改变土壤结构

与功能的同时会引起土壤微生物群落结构的

改变[11]。土壤中部分微生物可通过自身代谢活

动对重金属具有吸附、吸收或转化功能，从而

降低重金属的生态毒性[12]。然而，关于干旱区
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煤电能源基地土壤微生物群落特征研究还少

有报道，仅有少数学者研究了露天煤矿围岩土

壤微生物群落组成[13]、微生物群落稳定性对采

矿活动的响应[14]。采煤粉尘及土壤风蚀产生的

细颗粒物是煤矿区大气颗粒物的主要来源[7]，

微生物作为土壤环境的重要组成部分，其在

PM2.5 颗粒物中是否具有富集效应还不清楚，关

于矿区 PM2.5 颗粒物的微生物群落组成还未见

报道。因此，研究矿区大气 PM2.5 颗粒物的微生

物组成对揭示 PM2.5 对人体健康的影响具有重

要意义。 

新疆维吾尔自治区哈密市南湖乡矿集区是

我国重要的煤炭基地，煤矿开采引发了矿区土壤

环境一定程度的重金属污染。微生物对重金属在

土壤中的迁移和形态转化发挥重要作用[12]，因

此，开展矿区微生物生态研究对矿区污染生态影

响的调查和恢复、矿区污染环境修复和生态保护

具有非常重要的意义。本文以新疆维吾尔自治区

哈密市南湖乡集露天开采和燃煤发电为一体的

七号煤矿区为研究对象，基于 Illumina NovaSeq

测序平台，采用双末端测序的方法同步研究了新

疆哈密露天煤矿区粉尘、土壤和 PM2.5 颗粒物中

真菌和细菌的群落组成和功能特征，以期为干旱

区露天煤矿土壤生态环境恢复、PM2.5 颗粒物的

健康风险评估及潜在功能微生物资源挖掘提供

参考依据。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 
研究区位于新疆维吾尔自治区哈密市南

湖乡矿集区七号煤矿 (93°19′06−93°29′00′′E，

42°18′00′′−42°24′30′′N，海拔 510−630 m)，地处

吐鲁番-哈密盆地东南部。区域水资源匮乏、气

候干旱，地表类型属戈壁荒漠区，地表生物丰富

度低，生态环境极为脆弱。区域内风沙、干热、

低温寒潮等自然灾害多发。区内常年多风，风向

以东北风为主，平均风速为 3−4 m/s，最大风速

可达 23.5 m/s。七号煤矿是“西电东送”哈密南−

郑州高压直流输电工程的配套煤源项目，是新疆

煤炭工业重点开发项目。煤矿开采、存储等人为

因素引发矿区内局部区域的土壤重金属污染和

空气粉尘污染问题。 

1.2  采样点布设与样品采集 
土壤样本采集自七号煤矿(中煤国投)电厂

粉煤灰堆放区上风向(S1)及下风向(S2)土壤、露

天采坑区上风向(S4)及下风向(S3)土壤、洗煤水

排放场土壤(S7)；粉尘样本采集自电厂粉煤灰堆

场(S5)和露天采坑周边地表堆积的煤粉尘(S6)；

土壤样本采用五点混合法(100 m×100 m)采集

地表表层(0−15 cm)土壤，土壤类型为棕漠土；

粉尘样本采用五点混合法采集电厂粉煤灰和

露天采坑煤粉尘的表层(0−15 cm)粉尘样本，取

样后于−20 °C 保存待测。大气 PM2.5 颗粒物样

本 (P1−P4)采集点与土壤样本采集点(S1−S4)相

对应 (图 1)。使用便携式 PM2.5 空气采样器

(Airmetrics 公司)和石英滤膜(Whatman 公司)采

集 PM2.5 颗粒物样本，采样口高度距离地面

1.8 m。采样器流量设置为 5 L/min。24 h 不间断

采集，采集时长为 3−7 d。采集完 PM2.5 颗粒物

样本的滤膜于−20 °C 保存待测。 

1.3  DNA 提取和微生物群落测定 
使用 FastDNA® Spin Kit for Soil (MP 公司)

提取土壤和颗粒物样本的 DNA，扩增质检合格

的 DNA 样本。细菌多样性分析采用 16S rRNA

基因的 V3−V4 可变区序列引物 341F (5′-CCTAC 

GGGNGGCWGCAG-3′)和 805R (5′-GACTACHV 

GGGTATCTAATCC-3′)[15]；真菌多样性分析采用

ITS 序列引物 ITS1F (5′-TCCGTAGGTGAACCT 
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图 1  采样点分布图   底图为研究区 2019 年 1: 50 000 Wordview-2 遥感影像 

Figure 1  The schematic diagram of sampling location. The background picture is the 1: 50 000 Wordview-2 
remote sensing image of study area in 2019. 

 
GCGG-3′)和 ITS4R (5′-TCCTCCGCTTATTGATA 

TGC-3′)。PCR 扩增产物经纯化、定量和均一化

形成测序文库，建好的文库经质检合格后用

Illumina MiSeq 进行测序。 

使用 Trimmomatic V0.33 软件，对测序得到

的 Raw Reads 进行过滤；然后使用 Cutadapt 1.9.1

软件进行引物序列的识别与去除，得到不包含引

物序列的 Clean Reads；使用 USEARCH V10 软

件，通过 overlap 对每个样品的 Clean Reads 进行

拼接，然后根据不同区域的长度范围对拼接后数

据进行长度过滤；使用 UCHIME V4.2 软件，鉴

定并去除嵌合体序列，得到最终有效数据；按照

97%相似性对非重复序列(不含单序列)进行聚类

成为可操作分类单元(operational taxonomic units，

OTU)，由此得到 OTU 代表序列。采用 RDP 

classifier 贝叶斯算法对 97%相似水平的 OTU 代

表序列进行分类学分析(置信度阈值为 80%)。

研究所使用比对数据库为：细菌：Silva (http:// 

www.arb-silva.de)[16]；真菌：Unite (http://unite.ut. 

ee/index.php)[17]。 

1.4  数据分析 
所有的数据分析均在 R 语言(V4.0.0)中完

成。在未加特殊说明的情况下，文中所用图片均

通过“ggplot2”包完成绘制[18]。其中，使用 R 包

“picante”计算细菌群落的多样性 [19]，使用

“spaa”包计算不同样本微生物群落的生态位[20]。

使用“vegan”包中的 vegdist()函数计算得出样品

间 Bray-Curtis 距离，使用 hclust()函数进行非加

权平均聚类分析 (unweighted pair-group method 

with arithmetic means，UPGMA)[21]。 

2  结果与分析 

2.1  煤矿区真菌群落结构与组成 
从研究样本中得到 79 741条优质真菌序列，

1 971 个 OTU，分布在 14 个门中。在所有可注

释的 OTU 中，63.53%−75.46%可归为子囊菌门
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(Ascomycota) ， 11.29%−18.91% 为 担 子 菌 门

(Basidiomycota)，4.03%−7.10%为未注释 OTU 

(unclassified)，其他 11 个门的平均相对丰度均低

于 5% (图 2)。在属水平上，优势真菌属有 10 个，

包括曲霉属(Aspergillus)、镰刀菌属(Fusarium)、

枝孢菌属(Cladosporium)、被孢霉属(Mortierella)、

链格孢属(Alternaria)、青霉菌属(Penicillium)、毛

葡孢属(Botryotrichum)、毛壳属(Chaetomidium)、

红菇属(Russula)及拟青霉属(Paecilomyces)。图 2

结果显示所有样本可分为两大支，其中 S2、S3、

S5、P1、P3、P4 聚为一枝，S1、S4、S6、S7、

P2 聚为一支。 

从数量上来看，露天采坑区样本的真菌

OTU 总数显著高于电厂粉煤灰堆放区，而且同

一工作区不同类型样本的真菌 OTU 总数存在明

显差异。在露天采坑区，真菌 OTU 总数排序为

土壤>大气 PM2.5 颗粒物>煤粉尘；在电厂粉煤灰

堆放区，大气 PM2.5 颗粒物中的真菌 OTU 最高，

其次是土壤，粉煤灰最低。从水平分布来看，大

气 PM2.5 颗粒物、粉煤灰区(仅包括土壤和粉煤

灰 )与露天采坑区 (仅包括土壤和煤粉尘 )共有

OTU 总数为 603 个。然而，大气 PM2.5 颗粒物

中可检出 238 个特有 OTU，露天采坑区可检出

339 个，粉煤灰区可检出 156 个。 

基于 OTU 水平的 α 多样性分析得出表征微

生物群落丰度的Chao1指数和表征微生物群落多

样性的 Shannon 指数。结果显示，露天采坑区真

菌群落 Chao1 指数最小，为 900.93±109.87；粉

煤灰区 Chao1 指数为 1 021.67±79.50，PM2.5 颗

粒物的 Chao1 指数最大，为 1 088.39±99.51。但

是，露天采坑区真菌群落的 Shannon 指数最大，

为 7.95±0.22 ； 粉 煤 灰 区 Shannon 指 数 为

7.70±0.11，PM2.5 颗粒物的 Shannon 指数最小，

为 7.69±0.17。统计分析表明，煤矿区土壤及PM2.5

颗粒物在真菌群落丰度和多样性上均无显著性

差异。对各样本真菌群落的生态位宽度计算得

出，露天采坑区生态位宽度为 2.98±0.09，粉煤

灰区为 3.02±0.07，PM2.5 颗粒物为 2.94±0.03，三

者无显著性差异。 

2.2  煤矿区真菌群落功能类群特征分析 
基于 FUNGuild 数据库，对注释好的真菌

OTU 进行潜在营养类型解析得出 64 类不同的功

能分组。差异分析结果表明，所有功能类型在露

天采坑区土壤、粉煤灰区土壤及 PM2.5 颗粒物之 

间不存在显著差异。两两组间差异分析得出，露

天采坑区土壤和 PM2.5颗粒物真菌群落功能无显

著差异。露天采坑区和粉煤灰区土壤真菌群落之

间发现 3 种不同功能类型具有显著性差异

(P<0.05) (图 3A)，这 3 种类群均为腐生营养型，

即可通过降解死亡的宿主细胞来获取营养。粉煤

灰区土壤及 PM2.5颗粒物之间也发现一类腐生营

养型类群，其在粉煤灰区土壤中的丰度显著高于

PM2.5 颗粒物(P<0.05) (图 3B)。 

2.3  煤矿区细菌群落结构与组成 
从研究样本中可得到 77 095 条优质细菌序

列，2 143 个 OTU，分布在 32 个门中。在所有可

注释的 OTU 中，变形菌门(Proteobacteria)的相对

丰度最高，为 20.81%−33.80%；其次是放线菌门

(Actinobacteria)，相对丰度为 5.42%−38.44%；

厚壁菌门(Firmicutes)，相对丰度为 10.82%；酸杆

菌门(Acidobacteria)，相对丰度为 10.78%；拟杆

菌门(Bacteroidetes)，相对丰度为 6.36%；绿弯菌

门(Chloroflexi)，相对丰度为 5.38%，其余 26 门

的平均相对丰度均低于 5% (图 4)。UPGMA 树

状图(图 4)结果显示细菌样本的聚类结果与真

菌显著不同，S4 和 S6 聚为一支，其余样本聚

为一大支，其中 P1、P2、P4 及 S3 可单独聚为

一小支。 

从数量上来看，露天采坑区样本的细菌

OTU 总数略高于电厂粉煤灰堆放区，同一工作
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区不同类型样本的细菌 OTU 总数存在明显差

异。在露天采坑区，细菌 OTU 总数排序为大

气 PM2.5 颗粒物>土壤>煤粉尘；在电厂粉煤灰

堆放区，土壤中的真菌 OTU 最高，其次是大

气 PM2.5 颗粒物，粉煤灰最低。从水平分布来

看，大气 PM2.5 颗粒物、粉煤灰区(仅包括土壤

和粉煤灰 )与露天采坑区 (仅包括土壤和煤粉

尘)共有 OTU 总数为 1 767 个。然而，大气 PM2.5

颗粒物中可检出 10 个特有细菌 OTU，露天采

坑区可检出 83 个，粉煤灰区可检出 15 个独有

细菌 OTU。 

基于 OTU 水平的 α 多样性分析结果显示，

PM2.5 颗粒物的细菌丰富度指数 Chao1 值最高，

为 1 627.92±106.60，其次是露天采坑区和粉煤

灰区，Chao1 值分别为 1 446.66±282.19 和

1 493.70±391.87。露天采坑区土壤细菌群落的

Shannon 指数为 7.18±0.94，粉煤灰区为 8.05±0.82，

PM2.5 颗粒物为 8.89±0.41。综上所述，矿区 PM2.5

颗粒物的细菌丰富度和群落多样性均高于土

壤和粉尘，但不同工作区的土壤细菌群落多样 

 

 
 

图 2  门水平下各样本中真菌群落相对丰度及其聚类图 
Figure 2  Cluster analysis of fungal communities plot at the phylum level. 

 

 
 

图 3  真菌功能类群差异性分析 
Figure 3  Differential analysis of fungal functional groups. Welchʼs t-test, P<0.05. 
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图 4  门水平下各样本细菌群落相对丰度及聚类图 
Figure 4  Relative abundance and cluster analysis of bacterial communities plot at the phylum level. 

 

性无显著性差异。各样本的细菌群落生态位宽

度计算结果发现，露天采坑区生态位宽度为

4.01±0.19，粉煤灰区为 4.12±0.27，PM2.5 颗粒物

的细菌群落生态位宽度为 4.45±0.06。方差分析

结果表明，PM2.5 颗粒物的细菌群落生态位宽度

最大，显著高于露天采坑区，但其与粉煤灰区无

显著差异。 

通 过 线 性 判 别 分 析 (linear discriminant 

analysis，LDA)可得到样本中不同分类水平中

存在组间差异的细菌进化分枝树图。如图 5

所示，矿区内不同工作区土壤及 PM2.5 颗粒

物的细菌群落中的特征物种的统计结果表

明，母链菌纲 (Blastocatellia_subgroup_4)、

伯克氏菌科(Burkholderiaceae)及 δ 变形菌目

(Deltaproteobacteria)细菌为露天采坑区土壤

中的特征物种。绿弯菌门(Chloroflexi)类细菌则

为粉煤灰区土壤细菌群落的特征物种。此外，

PM2.5 颗粒物细菌群落中的特征物种为酸杆菌

门(Acidobacteria)、硝化螺旋菌门(Nitrospirae)及

变形菌门(Proteobacteria)。 

2.4  煤矿区细菌群落功能类群特征分析 
将矿区细菌群落与 FAPROTAX 数据库进行

比对，可鉴定出 56 个生态功能簇。其中包括碳

(C)循环相关功能类群(如甲烷营养型)、氮(N)循

环相关功能类群(如硝化反硝化作用)、硫(S)循环

相关功能类群(如 S 的氧化还原)及部分其他元素

循环相关的功能类群(如铁的氧化和还原)。总体

来看，甲烷营养型细菌类群在露天采坑区的丰度

显著高于粉煤灰区和 PM2.5 颗粒物(P<0.05)。但

是，粉煤灰区土壤中几丁质酶类细菌类群的丰度

显著高于露天采坑区和 PM2.5 颗粒物(P<0.05)。

两两组间差异性分析结果表明，在露天采坑区和

粉煤灰区土壤中，具尿素分解功能的细菌类群丰

度存在显著差异(P=0.029)，露天采坑区高于粉煤

灰区(图 6A)。好氧氨氧化细菌和纤维素水解功能

菌的丰度在露天采坑区和 PM2.5 颗粒物中存在显

著差异(P<0.05)，露天采坑区均低于 PM2.5颗粒物

(图 6B)。此外，部分具有寄生功能的类群、甲醇

氧化以及甲基营养型细菌类群在 PM2.5 颗粒物中

的丰度要显著高于粉煤灰区土壤(P<0.05) (图 6C)。 
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图 5  存在组间差异的细菌进化分支树图 
Figure 5  The taxonomic branching tree of bacterial evolution with intergroup difference. 
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图 6  细菌功能类群差异分析 
Figure 6  Differential analysis of bacterial functional groups. Welchʼs t-test, P<0.05. 

 

3  讨论 
目前国内外关于矿区土壤微生物多样性的

研究比较多，如我国学者对铜矿区[22-23]、铅锌银

尾矿区[8]土壤微生物群落多样性开展了研究，均

证实重金属元素会降低土壤微生物多样性，改变

微生物群落结构。露天煤矿开采区是一种典型的

人为扰动形成的极端环境，其特征是无机(如重

金属)和有机(如多环芳烃)污染物易导致土壤环

境地球化学特征不稳定，引起微生物的氧化应激

反应[24]。Illumina MiSeq 测序技术被广泛应用于

环境微生物多样性研究，然而 16S rRNA 基因的

组内异质性可能导致原核生物多样性被高估[25]。

因此，测序引物的选择对于分析微生物的多样性

至关重要，有研究得出 16S rRNA 基因 V3−V4

和 V4−V5 可变区引物组在代表总微生物群落组

成从门到属分类水平方面具有高度相似性[26]。

本研究分别采用 16S rRNA 基因 V3−V4 可变区 

序列和引物 ITS，研究了哈密七号露天煤矿不同

环境介质(包括土壤、粉尘和 PM2.5 颗粒物)的细

菌和真菌群落组成及多样性。研究发现，矿区优

势真菌群落为子囊菌门(Ascomycota)，优势细菌

群落为变形菌门 (Proteobacteria)和放线菌门

(Actinobacteria)。该结果与内蒙古露天煤矿土壤

微生物群落的结构组成[14]一致。子囊菌门和变

形菌门分别是自然环境中分布最为广泛、丰度

最高的真菌及细菌类群[27-28]。露天煤矿采坑和

矿井周围的土壤中会产生大量的煤基质，其主

要由芳香烃、脂肪族和木质素衍生的大分子复

杂混合物组成[29]。有研究发现，上述优势菌群能

够参与产甲烷菌的代谢，以促进生物甲烷的产生

和煤的降解[30]。例如，子囊菌门中的镰刀菌属

(Fusarium sp.)对多环芳烃 (polycyclic aromatic 

hydrocarbons，PAH)具有高效降解作用[31]，放线

菌 门 中 的 木 质 素 分 解 链 霉 菌 属 (ligninolytic 
Streptomyces)可通过分泌独特的碱性产物来生
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物降解褐煤和烟煤[32]。子囊菌门的茎点霉属细

菌可通过胞外沉淀作用[33]、球囊霉可通过原生质

膜的离子交换作用来提高对重金属的耐受性[34]。

部分变形菌门的细菌可通过编码金属硫蛋白进

而结合重金属，或通过胞外聚合物吸收、转化重

金属，从而降低重金属的毒性[35]。因此，在重

金属等污染物产生的氧化应激条件下，子囊菌门

(Ascomycota)、变形菌门(Proteobacteria)和放线

菌门(Actinobacteria)比其他微生物具备更好的

生存能力，它们在矿区污染生态修复中发挥重要

作用[36]。 

人类活动，如露天煤矿开采扰动改变了土

壤的物理和化学性质，从而改变了土壤微生物

群落的结构。自然条件下煤覆盖层的属性(如硫

含量)[37]，土壤环境 pH[38]对矿区土壤细菌群落

组成和多样性具有重要影响。有研究发现，矿

区高硫煤(干燥基全硫 Std 含量>3.00%的煤)覆

盖能够显著改变细菌群落组成，优势菌为变形

菌门嗜酸菌属(Acidiphilium)和厚壁菌门硫化杆

菌属 (Sulfobacillus)[37]。本研究中，嗜酸菌属

(Acidiphilium)和硫化杆菌属 (Sulfobacillus)的相

对丰度较低，可能与该矿区煤层的低硫含量(平

均 Std 为 0.42%)属性和区域土壤呈碱性(pH 均值

为 8.4)相关。部分学者研究发现，在重金属污染

严重的有色金属矿区，如铜陵狮子山矿区[39]和

汞污染严重的北京怀柔金矿区[40]，土壤优势细

菌群落也是变形菌门(Proteobacteria)和放线菌

门(Actinobacteria)，它们也是矿区土壤重金属抗

性细菌的主要来源。上述结果表明，变形菌门

(Proteobacteria)和放线菌门(Actinobacteria)对矿

区环境具有广泛的环境适应性。 

综上所述，在以往的研究中，土壤是矿区

微生物研究的主要对象。本研究发现矿区微生

物群落组成及多样性与环境样品类型密切相

关。从区域整体来看，土壤、粉尘和 PM2.5 颗粒

物的群落组成无显著差异，这可能是由于粉尘

多样化的扩散方式导致的矿区内微生物群落结

构的趋同效应。生态位宽度差异分析发现，矿

区 PM2.5 颗粒物的细菌生态位宽度较大，可能原

因有两方面，一方面煤矿区粉尘中的细颗粒物

在风力作用下实现远距离扩散，由点源污染转

变为面源污染；另一方面，携带重金属等污染

物的粉尘可通过大气干湿沉降进入地表环境，

对区域生态系统造成破坏[5]。从环境样品类型

来看，PM2.5 颗粒物中细菌的丰富度和群落多样性

均高于土壤和粉尘，但是真菌组成在各个环境介

质之间无明显差异性。矿区大气 PM2.5 颗粒物与

工人和周边居民的人体健康密切相关。据研究报

道，煤矿区 PM2.5 颗粒物能够导致人类细胞染色

体的丢失和断裂[41]。与土壤相比，PM2.5 颗粒物

中丰度较高的酸杆菌门(Acidobacteria)、硝化螺

旋菌门(Nitrospirae)及变形菌门(Proteobacteria)

也是环境中抗生素耐药基因的主要宿主，即潜

在的耐药菌[42]。此外，本研究发现具有寄生功

能的细菌类群在 PM2.5 颗粒物中存在富集。因

此，矿区 PM2.5 颗粒中的细菌对人类健康可能具

有更严重的影响。 

基于微生物群落组成的功能类群预测分析

可为理解不同环境及生态修复过程中微生物群

落差异提供重要信息。有学者在矿区土壤生态

恢复的过程中发现，添加有机肥和微生物菌剂

的处理组中与碳、氮、磷、硫循环相关的功能

微生物类群显著提升[43]。本研究发现，露天采

坑区土壤、粉煤灰土壤及 PM2.5 颗粒物中均存在

不同分类水平特征的细菌和真菌类群。其中，

矿区土壤中腐生营养型类群显著高于 PM2.5 颗

粒物；与碳循环相关的甲烷营养型细菌类群显

著富集于露天采坑区，具几丁质分解功能的细

菌类群富集于粉煤灰区土壤。这些功能微生物

类群与其所在区域的生态环境密切相关，基于
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上述信息可以针对性筛选矿区不同生态功能区

特异的微生物类群用于受损生态环境的修复。

然而，关于这些特征类群微生物对生态环境质

量会产生什么作用，尤其是 PM2.5 颗粒物中的细

菌类群对人体健康的影响，还需进一步研究。

此外，微生物群落与环境因子之间的微妙关系

能够影响微生物群落的稳定性和生态系统水平

过程。因此，为综合预测微生物对人为扰动的

响应过程，未来还需深入研究影响微生物群落

稳定性的环境驱动因素。 

4  结论 
(1) 哈密露天煤矿七号矿区土壤和粉尘颗粒物

中的优势真菌群落来源于子囊菌门(Ascomycota)和

担子菌门(Basidiomycota)。大气 PM2.5 颗粒物、

粉煤灰区(仅包括土壤和粉煤灰)与露天采坑区

(仅包括土壤和煤粉尘)共有 OTU 总数为 603 个，

特有 OTU 数分别为 238、156 和 339 个。 

(2) 不同功能区(包括露天采坑和粉煤灰堆放

区)的土壤与大气 PM2.5 颗粒物在真菌群落丰度、

群落多样性和群落生态位宽度无显著性差异。矿

区内的真菌特征功能类群为腐生营养型类群。 

(3) 矿区的优势细菌群落来源于变形菌门

(Proteobacteria)和放线菌门(Actinobacteria)。大

气 PM2.5 颗粒物、粉煤灰区与露天采坑区共有

OTU 总数为 1 767 个，特有 OTU 数分别为 10、

15 和 83 个。 

(4) 大气 PM2.5 颗粒物的细菌丰富度和群落

多样性均高于土壤和粉尘，但不同工作区的土壤

细菌群落多样性无显著性差异。PM2.5 颗粒物细

菌群落生态位宽度显著大于露天采坑区和粉煤

灰区。矿区内的细菌特征功能类群包括甲烷营养

型类群、几丁质酶类细菌类群、好氧氨氧化细菌

类群、纤维素水解功能菌群、甲醇氧化及甲基营

养型细菌类群。 
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