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油菜紫云英间作对土壤环境及微生物群落的影响
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摘 要  为探究油菜紫云英间作系统的土壤微生物群落特征及其与环境因子的相互关系，设置油菜单作（R）、紫云

英单作（V）与油菜紫云英间作（RV）3 个处理，通过 2 年的大田试验分析不同处理下土壤微生物群落特征的差异与

环境因子的变化。结果表明：1）不同处理的土壤有机碳组分、氮素转化以及微生物群落特征在年际间差异显著。

与油菜单作、油菜紫云英间作相比，紫云英单作不仅可以提高土壤温度，还增加了土壤全磷、速效钾、铵态氮含量和

土壤总硝化速率。2）与单作相比，间作显著降低了真菌的 Coverage 指数（P<0. 05），同时改变了土壤细菌和真菌群

落结构，并且细菌群落的各物种显著富集，尤其是蓝细菌门（Cyanobacteria）和变形菌门（Proteobacteria）。3）各环境

因子对土壤细菌群落结构的影响比真菌大，其中土壤水分和氮素是关键因子；紫云英单作、间作处理与多个因子显

著相关，表明紫云英是导致土壤细菌群落结构差异的关键所在。4）土壤细菌 Shannon 指数与铵态氮呈正相关，与氨

化速率呈负相关；土壤真菌 Simpson 指数与铵态氮呈负相关，与氨化速率呈正相关。综上，油菜间作紫云英可显著

影响土壤微生物群落结构，其对土壤水分和氮素转化的影响是微生物群落变化的关键。
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Abstract In order to explore the characteristics of soil microbial communities in rapeseed and milk vetch 

intercropping systems and their mutualistic mechanisms， three treatments were set up： monocropping rapeseed 

（R）， monocropping milk vetch （V）， and rapeseed intercropping with milk vetch （RV）.  The years of field 
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experiments were conducted to analyze the differences in the characteristics of the soil microbial communities 

under different treatments.  The results showed that： 1） There were significant interannual differences in soil 

organic carbon fractions， nitrogen transformation and microbial community characteristics among different 

treatments.  Compared with rapeseed monocropping and rapeseed-milk vetch intercropping， rapeseed 

monocropping not only increased soil temperature， but also increased soil total phosphorus， quick-acting 

potassium and ammonium nitrogen， and total nitrification rate.  2） Compared with monocropping， intercropping 

significantly reduced the Coverage index of fungi（P<0. 05）， and altered the structure of soil bacterial and fungal 

communities and significantly enriched the richness of each species of bacterial communities， especially 

Cyanobacteria and Proteobacteria.  3） Each environmental factor had a greater influence on soil bacterial 

community structure than fungi， with soil moisture and nitrogen being the key factors； There was a significant 

correlation between the milk vetch monocropping and intercropping treatments with several factors， suggesting 

that milk vetch was the key factor leading to the differences in soil bacterial community structure.  4） The soil 

bacterial Shannon index was positively correlated with ammonium nitrogen and negatively correlated with 

ammonification rate； The soil fungal Simpson index was negatively correlated with ammonium nitrogen and 

positively correlated with ammonification rate.  Therefore， the intercropping of rapeseed and milk vetch can 

significantly affect the soil microbial community structure， and soil moisture and nitrogen process are the key 

factors.

Keywords intercropping； rapeseed； milk vetch； soil microorganisms； soil nitrogen

土壤微生物包括细菌、真菌、古细菌、病毒、原

生动物和微小藻类，在维持土壤健康和肥力方面起

着关键作用［1］；同时土壤微生物也是土壤生态系统

功能的关键驱动因素，如分解有机物、调控养分循

环和抑制土壤传播疾病［2］。根际微生物群落可通过

“微生物氮泵”效应将氮素固定并传递给植物，使作

物氮素利用率提升 15%~20%［3］；假单胞菌和芽孢

杆菌等土壤细菌通过多种硒还原机制，在全球硒循

环中发挥着重要作用［4］。然而，不合理的种植模式

会严重影响土壤微生物群落特征和健康状况。单

一 作 物 连 作 会 导 致 土 壤 病 原 菌（ 如 镰 刀 菌

（Fusarium））增加，当病原菌丰度超过阈值，真菌驱

动的土壤多功能性（如碳氮循环）将完全丧失，仅能

依靠细菌维持部分功能［5］，进而引发土传病害频发

和土壤肥力退化。玉米大豆轮作研究表明，连作导

致固氮菌丰度显著降低，而轮作处理通过提高土壤

pH 和有机碳含量，可恢复其丰度至初始水平的

60% 以上［6］。因此，解析不同种植模式对土壤微生

物群落的影响机制，已成为提升农田生态系统可持

续性的关键科学问题。

间作系统通过根系分泌物互作和微生境异质

性，重塑微生物群落结构与功能。例如，玉米大豆

间作系统中增加的根系分泌物通过改善丛植菌根

真菌群落组成，进而影响土壤肥力，从而维持间作

优势［7］；油茶玉竹间作系统中，间作土壤的有机质和

速 效 钾 含 量 显 著 提 升 ，驱 动 放 线 菌 门

（Actinobacteria）和绿弯菌门（Chloroflexi）相对丰度

分别增加 33. 3% 和 50. 0%，这些菌群在有机质分解

和养分循环中占据主导［8］。可见，间作模式可通过

微生物介导的养分循环机制，实现对农田生态系统

的正向调控。红壤旱地本身土壤肥力偏低，长期油

菜单作不仅农田生产力较低，而且不利于红壤肥力

的改善。研究发现，油菜与紫云英间作可以提高作

物产量，改善土壤肥力和土壤微生物的群落组成；

而且与单作紫云英相比，间作下的土壤可利用磷、

有机质和蔗糖酶含量都有不同程度的提高，优势菌

丰度更高［9］。当两者混作时，系统总生物量较紫云

英 单 作 和 油 菜 单 作 提 高 254. 2%~383. 7% 和

2. 6%~35. 0%，土地当量比也提升至 2. 13~2. 94，
而且可增加土壤有机质、铵态氮、全氮和有效磷含

量，提高土壤磷的有效组分，强化土壤供磷能力［10］。

当前，油菜紫云英间作模式的研究主要集中在作物

生长与养分利用层面，缺乏对土壤微生物群落的深入研

究。现有研究初步发现，油菜紫云英间作的土壤微生物

群落结构发生改变［11］，但对微生物群落的变化规律仍缺

乏系统解析，土壤水分和氮素等环境因子对微生物群落

的调控效应尚未明确。因此，本研究重点研究油菜紫云

英间作下土壤微生物群落的响应特征，并围绕土壤微生
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物群落与环境因子的关系进行系统解析，为揭示油菜紫

云英互作的微生物机制提供理论依据。

1　材料与方法

1. 1　试验地概况

大田试验在江西农业大学科技园（28°46′ N，

115°55′ E）进行。试验地土壤类型为南方红壤旱

地 ，年 均 日 照 时 数 为 1 714. 5 h，年 均 降 雨 量

1 518. 2 mm。供试土壤 pH 为 4. 75，有机质质量分

数 23. 17 g/kg，全氮质量分数 1. 29 g/kg，全磷质量

分数 0. 92 g/kg，全钾质量分数 11. 14 g/kg，碱解氮

质 量 分 数 99. 98 mg/kg，有 效 磷 质 量 分 数

5. 01 mg/kg，速效钾质量分数 118. 44 mg/kg。
1. 2　试验设计

本研究基于 2019 年设置的大田定位试验，重点

研究 2022 年 10 月—2024 年 8 月期间的土壤微生物

及其环境因子特征。供试油菜品种为‘阳光 131’、
紫云英品种为‘余江大叶’，单因素试验设计。设 3
种种植模式：油菜单作（R）、紫云英单作（V）、油菜

紫云英间作（RV）。具体种植方式如下：油菜单作：

采用宽窄行穴播方式，株距 20 cm，宽行距 80 cm，窄

行距 20 cm（每个小区 6 行，每行 26 株，每穴 3~5
粒 ）；紫 云 英 单 作 ：采 用 条 播 方 式 ，播 种 量 为

45 kg/hm2（每个小区 16 条，每条 4. 2 g）；油菜紫云英

间作：油菜播种方式与单作相同，紫云英条播在油

菜宽行内，播种量为 45 kg/hm2（每个小区 9 条，每条

7. 5 g）。每个处理设置 4 次重复，随机区组排列，小

区面积 3. 0 m×5. 0 m，共 12 个小区。各处理施肥

措施一致，分别施氮肥（N）180 kg/hm2、磷肥（P2O5）

180 kg/hm2、钾肥（K2O）180 kg/hm2，肥料品牌为‘史

丹利 17-17-17 三元复合肥’。所有肥料均于播种前

1~2 d 一次性施入，并使用锄头将其与土壤充分混

合（每个小区施 1. 59 kg）。
试验田的种植与管理措施具体如下：2022—

2023年度：2022年 10月 22日施肥，2022年 10月 23日

播种油菜、紫云英，2022 年 11 月 20 日油菜定苗，

2023年 4月 17日收获紫云英（处于盛花期）地上部并覆

盖还田，2023年 5月 3日收获油菜、秸秆不还田；2023—
2024年度：2023年 10月 13日施肥，2023年 10月 15日

播种油菜、紫云英，2023年 11月 8日油菜定苗，2024年

4月 18日收获紫云英（处于开花期）地上部并覆盖还田，

2024年 5月 6日收获油菜、秸秆不还田。

1. 3　样品采集及测定

于油菜成熟期，采用“5 点取样法”在每个小区

采集大田土样，其中间作处理采样点兼顾油菜行

间、紫云英行间和油菜紫云英行间，用土钻（d=
5 cm）取 0~20 cm 的耕作层土壤，混合均匀，除去杂

物与残根后，一部分土壤自然风干过筛，测土壤养

分；另一部分土壤存放于− 80 ℃冰箱，待送测土壤

微生物群落多样性。

1. 3. 1　土壤环境因子的测定

土壤温度、水分：于油菜成熟期取样时同步测

定，使用 ZENTRA（Meter Teros 12）土壤温湿度仪

测量土深 5 cm 左右处的土壤温度和水分，每个小区

测 5 个原始值。

土 壤 化 学 性 状 ：全 氮 采 用 半 微 量 凯 氏 定 氮

法［12］，全磷采用 NaOH 熔融-钼锑抗比色法［12］，全钾

采用 NaOH 熔融 -原子分光光度法［12］，碱解氮采用

碱 解 扩 散 法［12］ ，有 效 磷 采 用 Black 法（HCl-
NH4F）［12］，速效钾采用 NH4Ac浸提-火焰光度法［12］。

土壤氮素转化：土壤硝态氮、铵态氮用 KCl 浸
提 -比色法测定。取新鲜土样约 3 g（相当于 2 g 干

土），加入 200 μL 50 mmol/L NH4Cl 溶液，用盖子密

封 ，在 25 ℃ 避 光 环 境 下 培 养 7 d 后 ，用 10 mL 
1 mol/L KCl 溶液浸提，200 r/min 震荡 1 h，然后离

心（3 500 r/min，10min），测定浸提液中铵态氮和硝

态氮的浓度（酶标仪比色）。培养期间单位时间内

硝态氮浓度的变化（增加）为净硝化速率，培养期间

单位时间内铵态氮浓度的变化（减少）为总硝化速

率。取新鲜土样约 3 g（相当于 2 g 干土），加入

10 mL 纯水，用盖子密封，在 40 ℃避光厌氧环境下

培 养 7 d 后 ，用 10 mL 1 mol/L KCl 溶 液 浸 提 ，

200 r/min 震荡 1 h，然后离心（3 500 r/min，10 min），
测定浸提液中铵态氮的浓度（酶标仪比色）。培养

期间单位时间内铵态氮浓度的累积量为氨化速率。

土壤有机碳：将自然风干后的土壤研磨、过筛，

用 岛 津 TOC 分 析 仪（TOC-L SSM-5000A and 
ASI-L，SHIMADZU 公司，日本）测定土壤总有机

碳含量。采集新鲜土样立即去除植物残体、根系和

可见的土壤动物等，迅速过 2 mm 筛，并放在低温

（2~4 ℃）保存。称取新鲜土样 10~15 g 至玻璃瓶中

进行氯仿熏蒸，同时称取等量的新鲜土样放入玻璃

瓶中但不进行熏蒸；然后将 2 批土样同时放入培养

箱中，25 ℃培养 72 h；将培养后的 2 批土样转移至

254



第  12 期 叶莎等： 油菜紫云英间作对土壤环境及微生物群落的影响

50 mL 离心管中，加入 40 mL 0. 05 mol/L K2SO4 溶

液，震荡（200 r/min，30 min），离心（8 000 r/min，
5 min），过滤上清液后用碳氮分析仪测定碳含量。

未熏蒸的土样碳含量即为可溶性有机碳含量，熏蒸

的土样碳含量减去未熏蒸的土样碳含量即为微生

物生物量碳的含量。

1. 3. 2　土壤微生物群落多样性

微生物群落多样性测定由上海美吉生物医药科技

有限公司完成，步骤如下：用DNA抽提试剂盒进行微生

物群落总基因组DNA抽提，并测定DNA浓度和纯度。

以上述提取的DNA为模板，使用携带Barcode序列的上

游 引 物（ 细 菌 338F 序 列 号 为 5’-ACTCCTAC⁃
GGGAGGCAGCAG-3’、真菌 ITS1F 序列号为 5’
-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3’）、下游引

物（细菌 806R 序列号为 5’-GGACTACHVGGGT⁃
WTCTAAT-3’、真菌 ITS2R 序列号为 5’-GCTGC⁃
GTTCTTCATCGATGC-3’）对（细菌 16S rRNA、真

菌 ITS序列）基因（细菌V3~V4区、真菌 ITS1区）可变

区进行PCR扩增，每个样本3个重复。使用NEXTFLEX 
Rapid DNA-Seq Kit对纯化后的PCR产物进行建库，利

用Miseq PE300平台进行测序。

高通量测序数据分析：使用 fastp 软件对双端原

始测序序列进行质控，使用 FLASH 软件进行拼接，

使用 UPARSE 根据 97% 的相似度对质控拼接后的

序 列 进 行 操 作 分 类 单 元 OTU（Operational 
taxonomic unit）聚 类 并 剔 除 嵌 合 体 。 利 用 RDP 
classifier 比 对 细 菌 silva 138/16s_bacteria 和 真 菌

unite9. 0/its_fungi 基因数据库进行 OTU 物种分类

学注释，置信度阈值为 70%，并在不同物种分类水

平下统计每个样本的群落组成。

1. 4　数据处理及分析

运 用 Microsoft Excel 2021 和 IBM SPSS 
Statistics 25 整理分析试验数据。不同处理之间的

差异采用单因素方差分析，并使用 Duncan 法进行多

重比较（P<0. 05）；同一处理不同年份的差异采用

独立样本 T检验。土壤微生物分析在上海美吉生物

医药科技有限公司平台进行，相关图片采用其公司

平台和 Origin 2025 软件共同绘制。

2　结果与分析

2. 1　土壤环境因子的变化

2. 1. 1　土壤温度和水分

从油菜成熟期的土壤温度和水分来看（图 1），
不同种植模式对土壤水分无显著影响，但对 2023 年

的土壤温度有显著影响。与紫云英单作相比，油菜

紫云英间作显著降低了土壤温度（P<0. 05）。

2. 1. 2　土壤养分

油菜成熟期土壤氮、磷、钾含量的差异如图 2
所示。从不同处理来看，2023 年紫云英单作的土

壤速效钾和全磷含量显著高于油菜单作和油菜

紫云英间作（P<0. 05，图 2（c）和 2（e）），其中速效

钾 提 高 了 48. 89% 和 26. 81%、全 磷 提 高 了

21. 31% 和 37. 94%。 从 年 际 间 来 看 ，相 比

2023 年，2024 年的油菜单作的全氮和全钾均显著

下 降（图 2（d）和 2（ f）），其 中 全 氮 下 降 8. 35%
（P<0. 05）、全钾下降 27. 56%（P<0. 001）。说明

油菜单作对全氮、全钾的消耗较大，紫云英单作

可改善土壤全磷和速效钾。

R：油菜单作，V：紫云英单作，RV：油菜紫云英间作。不同小写字母代表在同一年份下不同处理之间存在显著差异（P<0. 05）。下同。

R： Rapeseed monoculture； V： Milk vetch monoculture； RV： Rapeseed-Milk vetch intercropping.  Different lowercase letters denote significant 
differences between treatments within the same year （P<0. 05）.  The same below.

图 1　不同种植模式对土壤温度（a）和土壤水分（b）的影响

Fig. 1　Effect of different cropping patterns on soil temperature （a） and soil moisture （b）
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2. 1. 3　土壤氮素转化

由 2 年的土壤氮素质量分数变化可以得出

（图 3），单作与间作种植模式的硝态氮质量分数无

显著差异，但同一种植模式在年际间有差异（图 3
（a））。与 2023 年相比，2024 年油菜单作、紫云英单

作和油菜紫云英间作的硝态氮质量分数分别显著

增 加 179. 02%（P<0. 05）、115. 33%（P<0. 01）和

152. 78%（P<0. 01）。2023 年紫云英单作的铵态氮

质量分数较油菜单作和油菜紫云英间作分别提高

31. 48% 和 59. 31%（P<0. 05，图 3（b））。与 2023 年

相比，2024 年紫云英单作和油菜紫云英间作的铵态

氮质量分数显著降低 56. 23%（P<0. 01）和 36. 00%
（P<0. 05）。

2023 年紫云英单作的土壤总硝化速率显著高

图 3　不同种植模式对土壤氮素转化的影响

Fig. 3　Effects of different cropping patterns on soil nitrogen transformation

*代表相同处理在不同年际间的显著性差异，*表示 P<0. 05，**表示 P<0. 01，***表示 P<0. 001。下同。

* denotes significant differences of the same treatment among different interannual periods.  * denotes P<0. 05， ** denotes P<0. 01， and *** 
denotes P<0. 001.  The same below.

图 2　不同种植模式对土壤养分的影响

Fig. 2　Effect of different cropping patterns on soil nutrients
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于油菜单作和油菜紫云英间作（P<0. 05，图 3（c））。
不同处理在 2024 年的土壤总硝化速率和 2 年的净

硝化速率与氨化速率之间均无显著差异（图 3（d）和
3（e））。与 2023 年相比，2024 年油菜单作、紫云英单

作和油菜紫云英间作的总硝化速率分别显著降低

74. 71%、79. 84% 和 78. 00%（P<0. 001），净硝化速

率显著降低 100. 56%、105. 56% 和 100. 54%（P<
0. 001），氨化速率显著提高 902. 99%、288. 11% 和

133. 43%（P<0. 05）。
可见，间作主要降低了土壤铵态氮含量，年际

间的土壤硝态氮有所升高，土壤铵态氮有所降低。

与不同种植模式相比，年际对土壤总硝化速率、净

硝化速率和氨化速率的影响更大。

2. 1. 4　土壤有机碳组分

从 2 年的土壤有机碳组分来看（图 4），不同处理

间的差异不显著，但年际间的差异较大。相比 2023
年，2024 年油菜单作、紫云英单作和油菜紫云英间

作 的 土 壤 总 有 机 碳 质 量 分 数 分 别 显 著 下 降 了

30. 94%（P<0. 05）、37. 94%（P<0. 001）和 28. 40%
（P<0. 001，图 4（a）），油菜紫云英间作的可溶性有

机 碳 质 量 分 数 显 著 提 高 49. 36%（P<0. 05，图 4
（b）），紫云英单作和油菜紫云英间作的微生物生物

量 碳 质 量 分 数 显 著 降 低 52. 34%（P<0. 01）和

42. 91%（P<0. 05，图 4（c））。可见，与种植模式的

影响相比，土壤有机碳组分的变化主要体现在年

际间。

2. 2　土壤微生物群落特征

2. 2. 1　α 多样性

土壤微生物群落 α 多样性指数分析结果表明

（图 5），细菌群落中不同处理的各项指数无显著差

异。但与 2023 年相比，2024 年的 Coverage 指数显

著下降，分别为油菜单作下降 0. 28%（P<0. 05）、紫
云英单作下降 0. 26%（P<0. 01）、油菜紫云英间作

下降 0. 23%（P<0. 05，图 5（a3））。因此，不同种植

模式对细菌群落 α 多样性无显著影响，但年际间的

群落 α 多样性会出现差异。

真菌群落的结果表明，不同处理在 2024 年的

Coverage 指数有显著差异（图 5（b3）），其中间作低于

油菜单作 0. 08%（P<0. 05）；其他指数在各处理之

间差异不显著。但在年际之间，2024 年，油菜单作

和紫云英单作的 Coverage 指数较 2023 年分别显著

提高 0. 11%（P<0. 05）和 0. 09%（P<0. 001），油菜

单作和紫云英单作的 Simpson 指数分别显著提高

62. 52% 和 32. 87%（P<0. 05），油 菜 单 作 的

Shannon 指数显著降低 6. 07%（P<0. 05）。因此，

不同种植模式对 2024 年的土壤真菌 Coverage 指数

有显著影响，对其他指数无显著影响；并且，年际对

油菜单作的真菌群落多样性指数的影响更大。

2. 2. 2　β 多样性

通过多维 PCA 对土壤微生物群落结构差异进

行分析得出（图 6），不同处理在同一年的分离较小，

在年际间 PC1 轴上有较大分化，表明土壤微生物群

落结构在年际间发生变化。从细菌来看，油菜紫云

英间作在 2024 年与油菜单作、紫云英单作相比有较

大差异（图 6（a））；从真菌来看，油菜紫云英间作在

2023 和 2024 年均与油菜单作、紫云英单作相比有较

大差异（图 6（b））。可见，与单作相比，油菜紫云英

间作可显著改变土壤微生物群落结构。

图 4　不同种植模式对土壤有机碳组分的影响

Fig. 4　Effects of different cropping patterns on soil organic carbon fractions
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2. 2. 3　物种差异分析

土壤微生物群落LEfSe多级物种差异判别分析结

果表明（图 7），显著富集微生物种类最多的是油菜紫云

英间作处理。在细菌群落中（图 7（a）），油菜单作有 2种

微 生 物 显 著 富 集 ，分 别 是 高 温 放 线 菌 属

Thermoactinomyces和Candidatus_Megaira（未命名）；

紫云英单作有 4种微生物显著富集，分别是酸杆菌门的

土壤杆菌属（Edaphobacter）、绿弯菌门的丝状杆菌属

（Ktedonobacter）等；油菜紫云英间作有 21种微生物显

著富集，主要有蓝细菌门（Cyanobacteria）、变形菌门

（Cellvibrionales、Methylophilaceae、Xanthonmonadaceae

等）。在真菌群落中（图 7（b）），油菜单作有 16种微生物

显 著 富 集 ，包 括 担 子 菌 门（Cystofilobasidiales、
Entylomatales）、子囊菌门（Thelebolales）等；紫云英单

作 有 12 种 微 生 物 显 著 富 集 ，主 要 是 子 囊 菌 门

（Coniothyriaceae、 Bionectriaceae、 Veronaeopsis、
Ophiocordyceps等）；油菜紫云英间作有 17种微生物显

著富集，主要包括子囊菌门（如 Setophaeosphaeria、、
Helotiaceae、Hypocreales）、半知菌（如Terramycetaceae、
Torula）等。可见，间作处理显著影响细菌群落物种丰

富度，如蓝细菌和变形菌；真菌群落中子囊菌门的丰富

度较高，在各处理中都有显著富集。

图 5　不同种植模式下土壤微生物 α多样性指数的差异（OUT水平）

Fig. 5　Differences in α diversity indices of soil microorganisms under different cropping patterns （OUT level）

图中的点为各个处理在 PC1、PC2 轴上的均值，误差棒为各处理在 PC1、PC2 方向上的标准差。

The points in the figure represent the mean values of each treatment along the PC1 and PC2 axes， with error bars indicating the standard deviation of 
each treatment in the PC1 and PC2 directions.

图 6　不同种植模式下的土壤微生物群落结构多维 PCA（OTU水平）

Fig. 6　Multidimensional PCA of soil microbial community structure under different cropping patterns （OTU level）
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2. 3　土壤微生物与环境因子关联分析

2. 3. 1　Mantel test
从土壤微生物群落结构与环境因子的 Mantel 

test 相关性分析可知（图 8），各环境因子之间显著相

关，环境因子与土壤微生物群落结构的关系密切。

其中，土壤水分和碳氮含量是影响不同处理微生物

群落结构的关键因子。

细菌群落中（图 8（a）），土壤水分、硝态氮、硝

化速率和碱解氮是显著影响间作土壤微生物群

落结构的主要因子，土壤水分、铵态氮、总硝化速

率和全钾是显著影响油菜单作土壤微生物群落

结构的主要因子，土壤水分、有机碳、微生物生物

量碳、铵态氮和硝化速率是显著影响紫云英单作

土壤微生物群落结构的主要因子。真菌群落中

不同颜色节点表示在对应组别中显著富集，且对组间差异存在显著影响的微生物类群；淡黄色节点表示在不同分组中均无显著差异，或对

组间差异无显著影响的微生物类群。

Nodes in different colours denote microbial groups that are significantly enriched within their respective groups and exert a significant influence 
on inter-group differences； pale yellow nodes denote microbial groups that show no significant differences across different groupings or exert no 
significant influence on inter-group differences.

图 7　不同种植模式下的土壤微生物 LEfSe多级物种差异判别分析

Fig. 7　Discriminant analysis of soil microbial LEfSe multilevel species differences under different cropping patterns
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图中线条代表群落和环境因子相关性，热图代表环境因子之间相关性，所用数据为 2 年合并数据。线条粗细：群落与环境因子之间相关性

大小，取 Mantel’r（R的绝对值）绘制；热图中不同颜色代表正负相关性，颜色深浅代表正负相关性大小，色块中星号代表显著性。*表示 P<
0. 05，**表示 P<0. 01，***表示 P<0. 001。ST：土壤温度；SM：土壤水分；SOC：总有机碳；DOC：可溶性有机碳；MBC：微生物生物量碳；NO3⁻
-N：硝态氮；NH4⁺-N：铵态氮；GNR：总硝化速率；NNR：净硝化速率；AmR：氨化速率；EN：碱解氮；AP：速效磷；AK：速效钾；TN：全氮；TP：全

磷；TK：全钾。下同。

The lines in the figure represent correlations between communities and environmental factors， while the heatmap depicts correlations among 
environmental factors.  The data used is a combined dataset spanning two years.  Line thickness indicates the magnitude of correlation between 
communities and environmental factors， plotted using Mantel's r （the absolute value of R）.  Colours in the heatmap denote positive or negative 
correlations， with shade intensity indicating correlation strength.  Asterisks within colour blocks indicate significance： * denotes P<0. 05， ** denotes 
P<0. 01， and *** denotes P<0. 001.  ST： Soil temperature； SM： Soil moisture； SOC： Total organic carbon； DOC： Dissolved organic carbon； 
MBC： Microbial biomass carbon； NO ₃ ⁻⁃N： Nitrate nitrogen； NH ₄ ⁺⁃N： Ammonium nitrogen； GNR： Gross nitrification rate； NNR： Net 
nitrification rate； AmR： Ammonification rate； EN： Alkali-hydrolysable nitrogen； AP： Available phosphorus； AK： Available potassium； TN： 
Total nitrogen； TP： Total phosphorus； TK： Total potassium.  The same below.

图 8　土壤微生物群落结构与环境因子的关联分析-Mantel Test
Fig. 8　Correlation analysis between soil microbial community structure and environmental factors-Mantel Test
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（图 8（b）），铵态氮和硝化速率是显著影响油菜单

作土壤微生物群落结构的主要因子，速效钾是显

著影响紫云英单作土壤微生物群落结构的主要

因子。

由此可见，土壤环境因子的变化对土壤细菌

群落结构的影响更显著，其中紫云英单作和油菜

紫云英间作处理的细菌群落结构与多个因子呈

极显著相关，表明种植紫云英对土壤细菌群落结

构的影响较大，是间作影响土壤群落结构的关键

所在。

2. 3. 2　排序回归分析

对 土 壤 微 生 物 α 多 样 性 指 数 与 环 境 因 子 做

排序回归分析发现（图 9），铵态氮、氨化速率与

α 多 样 性 指 数 之 间 存 在 相 关 性 。 其 中 ，细 菌

Shannon 指数与铵态氮质量分数显著正相关，与

氨化速率呈显著负相关（图 9（a））；真菌 Simpson
指数与铵态氮质量分数呈显著负相关 ，与氨化

速率呈显著正相关（图 9（b））。进一步说明土壤

氮素尤其是铵态氮是影响土壤微生物群落多样

性的关键。

3　讨  论

本研究中不同种植模式下的土壤有机碳含量

的差异主要体现在年际间，间作下的土壤总有机碳

和土壤微生物生物量碳含量显著降低，土壤可溶性

有机碳含量显著提高。研究表明，间作会通过植物

之间对土壤养分的竞争，增加土壤有机质的分解和

矿化，从而降低有机碳含量［13-14］；还有研究表明，间

作有增加胺类和芳香族化合物含量以及土壤可溶

性有机碳平均分子量的趋势，并且通过土壤温度和

将氮素指标与 α 多样性做排序回归分析，展示单个氮素指标对样本物种多样性组成差异的影响。R2为决定系数，代表变异被回归直线解释

的比例，R2越大，表明该氮素指标对样本 α 多样性指数差异的解释度越高。P为概率值。

Sequential regression analysis between nitrogen indicators and α -diversity to demonstrate the impact of individual nitrogen indicators on the 
differences in the composition of sample species diversity.  R² （coefficient of determination） represents the proportion of variance explained by the 
regression line； a larger R² value indicates a higher degree of explanation of the differences in sample α-diversity indices by that nitrogen indicator.  P 
stands for probability value.

图 9　土壤微生物群落结构与环境因子的排序回归分析

Fig. 9　Sequential regression analysis of soil microbial community structure and environmental factors
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根系生物量的增加来提高土壤中的可溶性有机碳

含量［15］。另外，土壤微生物生物量碳与土壤有机质

通常表现出极强的相关性［16-17］，本研究中土壤有机

碳含量在年际间降低，可能与微生物生物量碳的下

降密切相关。相比紫云英单作，间作对土壤温度有

降低作用，这是因为间作通过增加植被覆盖和改善

土壤结构，降低了土壤温度［18］。2023 年紫云英单作

的土壤速效钾和全磷显著高于间作，这是因为间作

通过紫云英（豆科绿肥）分泌酸性磷酸酶和有机酸

促进有机磷矿化，降低土壤有机磷含量［19］。在间作

模式下，不同作物对土壤养分的竞争能力不一，导

致土壤系统中对速效钾的吸收利用受到影响，从而

降低了土壤中速效钾的含量［20］。此外，年际间的全

氮和全钾含量降低，这与王立光等［21］研究结果一

致，可能是因为间作后土壤 pH 降低，土壤氮磷钾被

作物充分吸收利用。相比间作，紫云英单作的土壤

铵态氮和总硝化速率在 2023 年时含量显著提高，总

硝化速率是铵态氮被微生物氧化为硝态氮的总反

应速率（不考虑硝态氮的损失）［22］。本研究中土壤

有机碳在年际间显著降低，导致氨化速率在年际间

也出现显著差异［23］，削弱硝化作用的底物供应，总

硝化速率和净硝化速率也随之降低。

本研究表明，间作与单作相比，土壤细菌的 α 多

样性指数无显著差异，但 β 多样性（群落结构异质

性）差异显著，这与前人研究一致［24-25］。原因是间作

显著增加了根际微生物网络的复杂性和模块化程

度［26］，根系分泌物的差异显著［27］，导致了群落结构

的差异。此外，间作显著降低真菌群落的 Coverage
指数，可能是因为间作可能通过降低优势菌群的比

例，增加稀有菌属的多样性，导致测序覆盖度降

低［28］。本研究还发现，细菌群落中间作下的蓝细菌

和变形菌显著富集，这是因为豆科作物固氮后释放

的铵态氮促进蓝细菌的光合作用［29］，而且间作系统

中根系分泌物的多样性会促进变形菌门的代谢功

能基因（如硝酸盐还原酶基因 narG）的表达，导致变

形菌的富集［30］。

土壤各环境因子之间显著相关，土壤水分和氮

素是影响细菌群落结构的关键因子。有研究发现，

土壤铵态氮（解释度 22%）和土壤水分（19%）是解

释细菌群落 β 多样性变化的关键因子，且两者间存

在显著正相关［31］。并且，土壤水分与氮素的交互作

用可解释细菌群落结构变异的 41%，其中水分通过

影响土壤通气性（如土壤孔隙度增加 12%）和氮素

扩散速率 ，间接调控变形菌门的氮代谢基因表

达［32］。紫云英单作与间作处理的土壤细菌群落结

构与多个环境因子显著相关，这是因为紫云英单作

使土壤总氮质量分数增加 28%，铵态氮浓度提高

45%，而间作处理进一步通过根系分泌物协同效

应，使土壤硝态氮质量分数提升 32%［33］，这些氮素

变化与细菌物种丰度呈显著正相关。而 Petkova
等［30］通 过 SEM 模 型 也 指 出 ，紫 云 英 间 作 通 过

“氮素→pH→水分”的链式效应，间接调控细菌群落

结构，总效应值为 0. 71。本研究发现细菌 Shannon
指数与铵态氮呈显著正相关，这可能是由于铵态氮

通过刺激变形菌门和酸杆菌门等优势菌群的活性，

优化了碳源利用策略［34］，而 Shannon 指数与氨化速

率呈负相关，这可能是因为高氨化速率加速了氮素

周转，抑制了稀有菌群的生态位分化［35］。本研究还

发现真菌 Simpson 指数与铵态氮呈负相关，这可能

是因为铵态氮的积累可能通过硝化作用降低土壤

pH，抑制对酸敏感的真菌类群（如担子菌门）［36］，而

Simpson 指数与氨化速率正相关，这可能是因为氨

化作用释放的 NH₄⁺通过硝化作用转化为 NO₃⁻，驱
动硝化菌（如亚硝化古菌）的活性，间接影响真菌

群落［37］。

4　结  论

通过 2 年的研究发现，不同种植模式的土壤有

机碳组分、氮素转化以及微生物群落特征在年际间

差异明显。具体来看，紫云英单作可以提高土壤温

度、全磷、速效钾和铵态氮含量，同时提高土壤的总

硝化速率。间作则同时改变了土壤细菌和真菌群

落结构，降低了真菌的 Coverage 指数，并显著富集

细菌群落的各物种丰富度，尤其是蓝细菌和变形

菌；而且，种植紫云英是导致土壤细菌群落结构差

异的关键。与真菌相比，土壤细菌群落结构受各环

境因子的影响更大，其中土壤水分和氮素是关键因

子。另外，土壤细菌 Shannon 指数与铵态氮呈正相

关，与氨化速率呈负相关；土壤真菌 Simpson 指数与

铵态氮呈负相关，与氨化速率呈正相关。可见，由

于种植紫云英，间作对土壤微生物群落结构产生显

著影响，而且土壤水分和氮素转化是影响土壤微生

物群落变化的关键。
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