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摘  要：本研究利用高通量测序技术、Biolog EcoPlate 检测法结合生物信息学分析手段比较研究了江西省抚州市东乡县低风化(LR)

和高风化凝灰岩(MR)以及附近红壤(SS)样品表生细菌群落 α多样性、群落结构与功能的差异。结果表明，随着凝灰岩风化程度的加

剧，细菌群落独特 OTU 数目、Chao1 指数以及微生物碳利用率和代谢多样性香农指数逐渐增高。酸杆菌门(Acidobacteria，相对丰

度 17.8% ~ 40.7%)、放线菌门(Actinobacteria，9.2% ~ 29.2%)和变形菌门(Proteobacteria，18.8% ~ 34.6%)是该生境中的优势菌门。随

着凝灰岩风化程度的加剧，Acidobacteria 相对丰度越来越高，而 Actinobacteria 和 Alphaproteobacteria 相对丰度逐渐降低。岩石样品

pH、有机质(OM)含量以及有效态 P、K 和 Ca 的含量解释了凝灰岩表生细菌 99% 的群落结构变异。PICRUSt2 对细菌群落功能预测

结果表明，3 组样品中编码碳酸酐酶(CA)、鞭毛合成和有机酸产生功能基因相对丰度的排序为 SS>MR>LR，而 LR 中产铁载体相关

功能基因相对丰度最高。综上，随着风化程度的加剧，凝灰岩表生细菌群落 α-多样性随之升高，群落结构发生显著变化，表生细菌

群落可能同时通过多种方式风化凝灰岩；且微生物群落对于不同种类碳源具有不同的优先利用模式。研究结果进一步丰富了凝灰岩

风化形成红壤过程中微生物群落结构与功能的变迁规律。 

关键词：凝灰岩；红壤；细菌群落；碳代谢；PICRUSt 功能预测 
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Abstract: In this study, the less (LR) and more (MR) weathered rock samples and the adjacent red soil samples (SS) were 

collected from Dongxiang County, Fuzhou, Jiangxi Province to compare the differences in diversity, structure and ecological 

functions of bacterial communities by applying the high-throughput sequencing of partial bacterial 16S rRNA genes, a metabolic 

profiling technique (Biolog EcoPlate) and bioinformatics analysis. It was found that as rock weathering degree intensified, the 

number of unique OTUs and Chao1 index of bacterial communities, as well as microbial carbon utilization and metabolic 

diversity Shannon index gradually increased. Acidobacterium (with relative abundance of 17.8%–40.7%), Actinobacteria 

(9.2%–9.2%) and Proteobacteria (18.8%–34.6%) were the most dominant phyla in these habitats, the relative abundance of 

Acidobacteria increased, while the relative abundances of Actinobacteria and Alphaproteobacterium decreased. pH, the contents 

of organic matter (OM), available P, K and Ca of rock (or soil) samples explained 99% of the community structure variation of 

tuff (or soil) surface bacterial communities. The prediction results of bacterial community function by PICRUSt2 showed that the 

relative abundances of genes encoding carbonic anhydrase (CA), flagella synthesis and organic acid production in the three 

groups of samples were in the order of SS>MR>LR, with LR having the highest relative abundance of iron producing carrier 

related functional genes. In conclusion, as the degree of rock weathering intensifies, α-diversity of bacterial community on tuff 
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surface increases, and the community structure changes significantly changes. Bacterial communities inhabiting rock surface 

might simultaneously weather tuff in multiple ways. Additionally, microbial communities inhabiting tuff surfaces with different 

weathering degrees had different priority utilization patterns for different carbon sources. The present study further enriched the 

changes in microbial community structure and function during the weathering process from tuff to red soil. 

Key words: Tuff; Red soil; Bacterial community; Carbon metabolism; PICRUSt function prediction 

 

风化作用是指地表及其附近的岩石和土壤通过

物理、化学和生物过程发生的变化和破坏。作为地表

最重要的地球化学现象之一，岩石风化在很长一段时

间内对土壤形成、元素地球循环和大气 CO2 浓度的

调控具有重要作用[1-4]。微生物群落以及地衣是岩石

的第一批定殖者，以单细胞或生物膜的形式存在，能

影响矿物风化速率及土壤有机质数量与质量[5]。原位

观察和微宇宙培养试验结果表明，微生物可以通过产

酸、铁载体和金属复合配体、改变氧化还原条件和酸

解作用来加速岩石和矿物的风化进程[6-8]。此外，菌

体的粘附作用对矿物的生物风化也有很大贡献[9]。 

不同岩石(矿物)(包括壁画、砂岩、石灰石、白云

石、碳酸盐矿物、花岗岩、凝灰岩、玄武岩等)表生

细菌群落分布、群落组成及相关风化潜能已有一系列

报道[10-16]；且岩石(矿物)表生微生物群落受岩石和矿

物颗粒物理化学性质及当地气候条件的影响[17]。已

有研究采用变性梯度凝胶电泳(DGGE)、X-射线光电

子能谱等手段检测了不同来源凝灰岩表面生物膜中

微生物群落结构及岩石中的真菌残体[18-20]，而不同风

化程度凝灰岩表生微生物群落与功能变迁的研究却

鲜见报道。在本课题组之前的研究中利用可培养方

法，从江西省抚州市东乡县不同风化程度凝灰岩及附

近土壤中分离鉴定了可培养细菌，发现风化的凝灰岩

表生可培养细菌从凝灰岩中溶出 Fe 和 Al 的能力更

强，而土壤可培养细菌从凝灰岩中溶出 Si 的能力更

强[21]。考虑到土壤可培养微生物仅占所有微生物的 

1%，由此可知得到的关于凝灰岩表生细菌群落及其生

态功能的信息是有限的，而高通量测序技术的飞速发展

则为环境中微生物群落的检测提供了革命性工具[22]。 

深入研究岩石(或土壤)理化性质如何影响微生

物群落多样性、结构以及岩石风化相关的功能，有助

于更好地理解微生物群落在养分循环和土壤形成中

的作用[22]。本研究分析了之前研究采集的不同风化

程度凝灰岩样品和邻近红壤样品细菌群落结构与多

样性、矿物风化潜能及对不同碳源的利用情况，以期

进一步丰富凝灰岩的风化原理。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集与理化性质分析 

于江西省抚州市东乡县(28°23′ N, 116°62′ E)采

集了低风化(LR)和高风化(MR)凝灰岩以及邻近的红

壤(SS)(粉砂亚黏土、铁铝土)[21]。该地区属于亚热带

湿润气候，气候湿润、雨量充沛、四季分明、光热充

足，生长期长。年平均气温 19 ~ 21 ℃，年平均降水

量 1 600 ~ 1 900 mm。该地区主要岩石为凝灰岩，主

要土壤类型为红壤。XRD 分析显示此处凝灰岩和土

壤样品的矿物组分主要包括石英、钾长石、高岭石、

伊利石和蒙脱石，其中蒙脱石为 LR 样品特有矿物组

分，而高岭石仅在 MR 和 SS 组样品中检测到[21]。不

同风化程度凝灰岩和土壤样品性质如表 1 所示。用于

高通量测序和细菌群落代谢图谱(Biolog)分析的岩石

(土壤)样品用干冰运往实验室后 –80 °C 冻存。  

表 1  不同风化程度凝灰岩和土壤样品性质 
Table 1  Properties of weathered tuff and soil samples 

指标 LR MR SS 

OM (g/kg) 8.8 ± 1.0 c 11.3 ± 1.2 b 19.2 ± 3.6 a 

pH 7.32 ± 0.17 a 4.63 ± 0.04 b 4.77 ± 0.10 b 

Si (mg/kg) 41.0 ± 3.6 b 52.7 ± 7.5 a 34.2 ± 8.6 b 

Al (mg/kg) 135 ± 21 b 361 ± 41 a 396 ± 48 a 

K (mg/kg) 46.3 ± 2.1 c 145 ± 18 b 310 ± 84 a 

Fe (mg/kg) 134 ± 14 c 176 ± 16 b 223 ± 22 a 

Ca (mg/kg) 771 ± 50 a 443 ± 12 b 281 ± 48 c 

Mg (mg/kg) 163 ± 10 a 84 ± 12 b 48 ± 5 c 

P (mg/kg) 24.0 ± 1.0 b 50.5 ± 9.2 a 27.6 ± 3.4 b 

注：LR，低风化岩石样品；MR，高风化岩石样品；SS，土壤样品。同行数据小写字母不同表示样品间差异显著(P<0.05)。 
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1.2  DNA 提取与 Miseq 高通量测序 

利用 Fast DNA® Spin kit soil (MP Biomedicals, 

Santa Ana, CA, USA)试剂盒从 1.0 g 岩石(或土壤)样

品中提取总 DNA，使用 NanoDrop ND-1000 分光光

度计对纯化后的 DNA 进行定量检测，将符合要求的

DNA 于 –80 °C 冻存。利用 341F/805R 对细菌 16S 

rRNA 基因序列 V3 ~ V4 区进行扩增[23]，PCR 产物纯化

后利用 Illumina MiSeq PE250 平台进行高通量测序，原

始数据于 NCBI 数据库获得登录号(PRJEB22180)。 

1.3  高通量数据分析 

参考 Sun 等[24]的方法对高通量测序原始数据进

行处理：原始数据质控后利用 UCLUST 对高质量序

列进行聚类分析，将相似度大于 97% 的序列定义为

一个 OTU；利用 PyNAST 以及 RDP、Greengenes (GG) 

v 13_8_99 数据库对 OTU 进行系统发育分析[24-25]。为

避免测序深度不同对结果分析造成影响，每份样品抽

取 15 000 序列进行后续统计分析。 

1.4  统计分析 

选择独特 OTU 数目(OTUs)、Chao1 指数、覆盖

度指数作为指标来比较不同样品细菌 α 多样性。基于

Bray-Curtis矩阵距离利用PCoA分析来比较不同组样

品间群落结构的差异；同时利用 UPGMA 法构建系

统发育树来比较不同样品群落结构的相似度。采用

Spearman 相关系数来分析细菌群落 α 多样性指数和

优势种属与岩石理化性质之间的相关性。利用

Tukey-Kramer HSD 来检验不同处理间是否有显著性

差异。 

利用PICRUSt2软件包对不同风化程度凝灰岩及

土壤样品细菌群落潜在的生态功能进行预测[26]；并

通过使用加权 NATI指数计算样本中微生物与测序的

参考基因组的相关程度来评估预测准确性并得到基

于 KEGG 的通路预测。 

1.5  利用 Biolog 微平板测定细菌群落的代谢谱 

利用 96孔微平板(Biolog Inc., Hayward, CA)来分

析不同岩石(土壤)样品微生物群落的代谢谱[27]。通过

计算 AWCD 值来评估微生物群落对各种碳源的利用

率，并通过计算香农指数来指征微生物群落的碳代谢

多样性。利用主成分分析(PCA)解析根际不同样品底物

利用模式，进而对微生物群落的功能结构进行表征。 

2  结果与分析 

2.1  不同岩石(土壤)样品细菌群落结构 

如表 2 所示，在 97% 相似度水平上覆盖度值均

大于 0.99，这意味着本研究的测序深度能代表绝大多

数细菌群落，能满足后续分析的需要。独特 OTU 数

目、 Chao1 指数在 3 组样品中的分布规律为

SS>MR>LR，表明凝灰岩随风化程度的增加细菌群落

α 多样性越高。 

表 2  不同岩石(土壤)样品表生细菌群落结构与功能多样性 
Table 2  Community structure and functional diversity of bacteria in different rock (soil) samples 

群落多样性 功能多样性 样品 

OTUs Chao1 指数 覆盖度 碳源利用率(%) 香农指数 AWCD 值 

LR 733 ± 38 c 837 ± 45 c 0.993 ± 0.001 b 61.3 ± 3.2 c 2.93 ± 0.05 b 0.64 ± 0.06 b 

MR 831 ± 41 b 924 ± 15 b 0.993 ± 0.000 b 72.0 ± 1.9 b 3.04 ± 0.02 a 0.86 ± 0.06 a 

SS 1 142 ± 25 a 1 166 ± 22 a 0.998 ± 0.001 a 79.6 ± 1.9 a 3.03 ± 0.02 a 0.80 ± 0.02 a 

注：群落结构多样性基于每份样品随机抽取 15 000 序列进行计算，而功能多样性则基于 Biolog EcoPlates 培养 96 h 的吸光度值进

行计算。表格中数值为平均数 ± 标准误(n=3)；同列数据小写字母不同表示样品间差异显著(P<0.05)。 

 
如图 1 所示，UPMGA 分析结果表明，不同风化

程度岩石(土壤)样品聚类成两个分支，LR 组样品单

独聚成一支，MR 组和 SS 组样品聚成另外一支，且

MR 组和 SS 组样品的 3 个重复也分别各聚类成一支。

不同风化程度凝灰岩样品表生细菌群落结构显著不

同，且低风化凝灰岩表生细菌群落与高风化凝灰岩以

及土壤样品细菌群落结构差异更大。 

在门水平上，酸杆菌门 (Acidobacteria，相对丰

度 17.8% ~ 40.7%)、放线菌门 (Actinobacteria，9.2% ~ 

29.2%) 和变形菌门(Proteobacteria，18.8% ~ 34.6%) 

是 该 生 境 中 的 优 势 菌 门 。 Acidobacteria 和

Gammaproteobacteria 的相对丰度随着凝灰岩风化程

度的增加而显著增加。相反地，Actinobacteria、蓝藻

门(Cyanobacteria) 和 Proteobacteria 的相对丰度随着

凝灰岩风化程度的增加而显著降低(图 1)。  

在属的水平上，将相对丰度大于 0.25% 的属定

义为优势属。 Bryocella 、 Gaiella 、分支杆菌属

(Mycobacterium)、嗜酸杆菌属 (Acidiphilium)、甲基

杆菌属 (Methylobacterium) 为 LR 组特有优势属；全

噬菌属 (Holophaga)、大理石雕菌属 (Marmoricola)、 
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图 1  不同岩石(土壤)样品表生细菌群落的 UPMGA 聚类分析及优势菌门(亚门)相对丰度分布 
Fig. 1  UPMGA clustering analysis of bacterial communities in different rock (soil) samples and relative abundances of dominant  

bacterial phyla (subphyla)  

 
Oryzihumus、芽孢杆菌属  (Bacillus)、苯基杆菌属

(Phenylobacterium)、水居菌属 (Aquincola)、马赛菌

属  (Massilia) 和假单胞菌属  (Pseudomonas) 仅在

MR 组样品中检测到；浮霉菌属 (Planctomyces) 为

SS 组样品特有优势属。 

OTU 水平上，特有和共有 OTU 在 3 组样品中的

分布如图 2 所示。1 329 个 OTU 中有 584 个属于共有

OTU，占总 OTU 的 43.9%。这些共有 OTU 属于优势 

种，占总序列数的 80.7%。而特有 OTU 大多为稀有

种，SS 组样品特有 OTU 最多，占总 OTU 的 10.1%，

其次为 LR 组样品(占总 OTU 的 9.0%)，MR 组特有

OTU 数目占总 OTU 的 1.0%。 

2.2  岩石(土壤)理化性质对表生细菌群落结构变

异的驱动作用 

RDA 模型共解释了 99% 的细菌群落变异，其中

轴 1 和轴 2 共解释了 97.9% 的群落结构变异(图 3)。 

 

(左侧为 OTU 韦恩图，右侧为韦恩图中 OTU 所包含的序列数) 

图 2  不同岩石(土壤)样品表生细菌群落共有和特有 OTUs(A)与序列(B)的分布 
Fig. 2  The distribution of shared and unique OTUs (A) and reads (B) among different rock and soil samples 
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图 3  细菌群落与岩石(土壤)理化性质间关系的冗余分析 
Fig. 3  Redundancy analysis of the relationship between bacterial 
communities and physicochemical properties of rock (soil) samples 

 
RDA 模型分析中 3 组样品的聚类情况和 PCoA 分析

结果一致。如表 3 所示，细菌群落 α 多样性指数与

OM 含量呈显著正相关，与有效态 Ca 含量呈显著负

相关；Acidobacteria 相对丰度与 pH 和 Ca 含量呈显 

著负相关，同时与 OM 含量呈显著正相关；与之相

反，Actinobacteria 相对丰度与 OM 呈显著负相关，

但与 Ca 含量呈显著正相关；Alphaproteobacteria 相对

丰度与 pH、有效态 K 和 Ca 含量呈显著正相关；疣

微菌门(Verrucomicrobia) 相对丰度与 OM 含量也呈

显著正相关。 

2.3  岩石(土壤)表生细菌群落潜在生态功能比较 

LR、MR 和 SS 组样品的 NSTI 值分别为 0.139、

0.156 和 0.168。选取铁载体合成、碳酸酐酶、鞭毛合

成和产有机酸这 4 个类群的功能基因丰度来评估不

同岩石(土壤)细菌群落风化矿物的潜能。如图 4 所示，

编码鞭毛相关功能基因的相对丰度在 3 组样品中的

分布为 SS>MR>LR。SS 组样品中编码碳酸酐酶和产

有机酸相关功能基因的丰度显著高于 MR 组和 LR

组，LR 组中铁载体合成相关功能基因丰度显著高于

MR 组和 SS 组，说明细菌群落可能通过多种机制来

加速岩石风化。 

表 3  细菌群落 α 多样性指数、优势菌门(亚门)相对丰度与岩石(土壤)性质之间的相关性 
Table 3  Spearman’s correlations between α diversity indices, relative abundances of bacterial phyla (subphyla) and properties of rock (soil) 

samples 

  pH OM P K Ca 

OTU –0.636 0.805** –0.117 –0.180 –0.859** 

Chao 1 –0.660 0.758* –0.143 –0.218 –0.881** 
多样性指数 

Good’s coverage –0.567 0.716* –0.229 –0.127 –0.821** 

Acidobacteria –0.729* 0.783* –0.047 –0.314 –0.919** 

Actinobacteria 0.627 –0.797* 0.164 0.179 0.860** 

Bacteroidetes –0.472 –0.316 0.891** –0.806** –0.118 

Chloroflexi –0.800** 0.470 0.640 –0.680* –0.727* 

Cyanobacteria 0.986** –0.571 –0.481 0.769* 0.965** 

Firmicutes –0.679* –0.044 0.912** –0.871** –0.370 

Nitrospirae –0.901** 0.298 0.848** –0.896** –0.712* 

Planctomycetes –0.266 0.691* –0.516 0.209 –0.584 

Alphaproteobacteria 0.975** –0.619 –0.442 0.735* 0.973** 

Betaproteobacteria –0.800** 0.013 0.914** –0.959** –0.532 

Deltaproteobacteria –0.958** 0.323 0.671* –0.903** –0.823** 

Gammaproteobacteria –0.813** 0.742* 0.116 –0.444 –0.923** 

细菌菌门(亚

门)相对丰度 

Verrucomicrobia –0.241 0.723* –0.538 0.245 –0.572 

注：*、**分别表示相关性达 P<0.05 和 P<0.01 显著水平。 

 

(A. 铁载体合成；B. 碳酸酐酶；C. 鞭毛合成；D. 产有机酸。图中小写字母不同表示样品间差异显著(P<0.05)) 

图 4  与矿物风化相关的功能基因家族相对丰度的预测  
Fig. 4  Inferred microbiome functions associated with mineral weathering 
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2.4  不同风化程度凝灰岩(土壤)表生细菌群落碳

代谢谱 

如表 2 所示，SS 组微生物群落的碳源利用率最

高，其次是 MR 组，然后是 LR 组。另外，SS 组和

MR 组微生物群落代谢的 AWCD 值和香农指数显著

高于 LR 组。PCA 分析结果表明，LR 组、MR 组和

SS 组样品微生物对碳源底物的利用模式具有显著差

异(图 5)。LR 组微生物群落利用更多的底物包括 D-

葡糖胺酸(C13)、衣康酸(C21)、L-精氨酸(C24)和腐胺

(C31)，而吐温 80(C3)、α-酮丁酸(C22)、L-苯丙氨酸

(C26)和苯乙胺(C30)则在 MR 组样品中被利用更多，

SS 组样品微生物群落则利用了更多的 β-甲基-D-葡

萄糖苷(C8)、D,L-α-甘油(C15)和 L-苏氨酸(C28)。 

 

(C01, pyruvic acid methyl ester; C02, Tween 40; C03, Tween 80; C04, 
α-cyclodextrin; C05, glycogen; C06, D-cellobiose; C07, α-D-lactose; 
C08, β-methyl-D-glucoside; C09, D-xylose; C10, I-erythritol; C11, 
D-mannitol; C12, N-acetyl-D-glucosamine; C13, D-glucosaminic 
acid; C14, glucose-1-phosphate; C15, D,L-α-glycerol; C16, 
D-galactonic acid γ-lactone; C17, D-galacturonic acid; C18, 
2-hydroxy benzoic acid; C19, 4-hydroxy benzoic acid; C20, 
γ-hydroxybutyric acid; C21, itaconic acid; C22, α-ketobutyric acid; 
C23, D-malic acid; C24, L-arginine; C25, L-asparagine; C26, 
L-phenylalanine; C27, L-serine; C28, L-threonine; C29, 
glycyl-L-glutamic acid; C30, phenylethyl-amine; C31, putrescine) 

图 5  不同岩石(土壤)样品微生物群落碳源利用情况的

PCA 分析 
Fig. 5  PCA analysis of microbial community carbon source 

utilization in different rock (soil) samples  

3  讨论 

本研究发现随着凝灰岩风化程度的加剧，表生细

菌群落 α-多样性也显著增加。伴随着凝灰岩的风化

程度加剧，岩石中的 Si、Al、K、Fe 等结构元素不断

溶出[21]，并产生黏土矿物和腐殖基质，以可交换态

和生物可利用的形式保留这些营养物质，从而孕育遗

传和代谢多样性更为丰富的微生物群落。本研究还发

现细菌群落 α 多样性指数与 OM 含量呈显著正相关

(表 3)。有机质含量的增加既为微生物活动提供了能

源物质，同时也为酶促反应提供了丰富的底物。本课

题组之前的研究中发现伴随着苔藓地衣等先锋植物

的覆盖，钾质粗面岩的风化速率大大提升，且风化程

度越高，表生细菌群落 α 生物多样性越丰富 [14]。

Santelli 等人[28]也发现，栖息在海底熔岩中的细菌的

多样性和丰度与岩石风化程度呈正相关。 

在本研究中检测到凝灰岩和土壤中细菌优势菌

门为Acidobacteria、Actinobacteria和Proteobacteria(尤

其是 Alphaproteobacteria)(图 1)；这与之前关于岩石

(或矿物)表生优势细菌菌群的相关研究结果是一致

的[29-32]。Actinobacteria 和 Proteobacteria 经常在磷灰

石、花岗岩、海底玄武岩、火山玄武岩、紫色粉砂岩、

钾质粗面岩等岩石表面出现，表明它们对岩石和矿物

表面的定居和栖息具有良好的适应性。另外本研究中

Acidobacteria 随凝灰岩风化程度的加剧在细菌群落

中的占比越来越高，其中由凝灰岩风化形成的红壤中

Acidobacteria 的相对丰度最高，且 Acidobacteria 的相

对丰度与土壤 pH 的相关性系数为 –0.729(P<0.05)。

Jones 等[33]发现 Acidobacteria 的相对丰度与土壤 pH

呈显著负相关。无论环境 pH 如何，细菌细胞内的 pH

都接近中性，并且细菌通常通过增加胞内缓冲能力或

降低细胞膜的渗透性来增强其对酸性环境的适应性。

Acidobacteria 能通过共享相似的细胞结构来补偿适

应低 pH，比如与土壤 pH 呈负相关的一类新型支链

甘油二烷基甘油四醚膜酯[34]。 

先前的研究表明环境因素(比如栖息地类型和异

质性)在形成细菌群落过程中发挥重要作用。一些限

制性的营养元素(如 P、K、Si、Al、Ca)的含量能驱

动矿物表生细菌群落结构的变异[1,35]，特别是在贫营

养条件下，岩石(或矿物)中限制性营养成分对不同组

成的微生物群落的优先定殖具有选择性。本研究通过

RDA 模型分析也发现 pH、OM 以及有效态 P、K 和

Ca 的含量共解释 99% 的细菌群落变异，是细菌群落

结构的重要驱动因素。之前有研究报道 pH 可能起到

了有效的栖息地过滤器的作用，即随着 pH 偏离中性

越来越酸时，细菌群落成员谱系中隶属于 Acidobacteria

的重复序列就越来越多[36]。 

4  结论 

从凝灰岩到红壤的风化过程中，随凝灰岩风化程

度的加剧，pH 不断下降而岩石(土壤)中有机质含量、

表生细菌群落结构 α 多样性与代谢多样性越来越高。
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Acidobacteria、Actinobacteria 和 Proteobacteria 是不同

风化程度凝灰岩(土壤)表生的优势菌门，Acidobacteria

的相对丰度随着凝灰岩风化程度的增加而增加，而

Actinobacteria和 Alphaproteobacteria 的相对丰度随着

凝灰岩风化程度的增加而显著降低。岩石(土壤)的

pH、OM 含量以及有效态 P、K 和 Ca 含量共解释了

99% 的细菌群落变异，是细菌群落结构的重要驱动

因素，细菌群落 α 多样性指数及 Acidobacteria 菌门

的相对丰度与 OM 含量呈显著正相关。 
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