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摘  要：为研究绿肥填闲种植下土壤细菌群落在调节土壤多功能性中的作用，选取 4 种不同冬绿肥(黑麦草、肥田萝卜、毛叶苕子、

油菜)，以冬闲田(CK)为对照，在旱地红壤进行了大田试验，评估了细菌生物量、物种丰富度、网络复杂度及群落组成对土壤多功

能性的影响。结果表明：绿肥填闲种植提升了土壤多功能性，特别是肥田萝卜和油菜处理，较冬闲处理分别提高了 54.36% 和 55.65%。

绿肥填闲种植诱导的土壤细菌群落物种丰富度、网络复杂度及优势菌门(变形杆菌门和芽单胞菌门)丰度的增加与较高的土壤多功能

性有关。细菌群落物种丰富度是土壤多功能性的关键驱动因素，其作用比细菌网络复杂度和群落组成更强。综上，绿肥填闲种植驱

动的土壤细菌群落物种丰富度的增加对促进土壤多功能性至关重要。 
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Characteristics of Soil Bacterial Communities Regulate Soil Multifunctionality Under Green 
Manure Catch Cropping 
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(Soil and Fertilizer & Resources and Environment Institute, Jiangxi Academy of Agricultural Sciences, National Engineering & 
Technology Research Center for Red Soil Improvement, Key Laboratory of Acidified Soil Amelioration and Utilization, Ministry 
of Agriculture and Rural Affairs, Nanchang  330200, China) 

Abstract: To explore the role of soil bacterial communities in mediating soil multifunctionality under green manure catch 

cropping, four winter green manure varieties, with the winter idle field as the control (CK), were used in a field experiment to 

evaluate the contributions of soil bacterial biomass, species richness, network complexity, and community composition to soil 

multifunctionality in dryland Ultisols. The results showed that catch cropping promoted soil multifunctionality, especially for the 

Raphanus sativus L. and Brassica napus L., which were 54.36% and 55.65% higher than those of CK, respectively. Moreover, 

this catch cropping-induced increase in bacteria species richness, network complexity, and dominant taxa abundance 

(Proteobacteria and Gemmatimonadota) were associated with higher soil multifunctionality. Importantly, the species richness of 

soil bacteria was the key driver of soil multifunctionality, with a stronger effect than soil bacterial network complexity and 

community composition. This study highlights the importance of catch cropping-induced increase in bacteria species richness for 

promoting soil multifunctionality. 
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土壤是陆地生态系统提供多种服务的基本单位。

土壤在提供生态系统服务方面的作用时依赖于土壤

微生物——它们参与生物地球化学循环的各种关键

过程[1]。作物多样化和绿肥填闲种植等农业管理措施

能够通过不同方式改善土壤环境，对土壤生态系统和

微生物产生深远影响，导致土壤过程发生一系列变

化[2]。绿肥填闲种植是在粮食作物收获至播种的休闲

期间种植绿肥作物并在生长一定时间后翻耕入土的

耕作措施，常见于温带气候地区。研究表明，绿肥填

闲种植可通过影响土壤性质和资源有效性，改变土壤
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微生物群落的组成和结构[3]。在现代集约化农业系统

中，绿肥常被纳入轮作系统，以改善土壤功能和提高

作物生产力[4]。因此，了解绿肥填闲种植对农业土壤

及其微生物生态系统的影响，对改进农业管理措施和

提高农业生产的可持续性具有重大意义[5]。 

众多的研究表明，土壤微生物在同时维持土壤生

态系统的多种功能和服务(以下简称“土壤多功能性”)

方面发挥着关键作用，包括有机质分解、养分循环和

初级生产[6]。土壤多功能性主要反映土壤生态系统多

种功能的系统整体表现，以及由此产生的生态系统服

务，而不是仅仅考虑单个或若干个土壤功能[7]。有研

究表明，即使是土壤微生物群落的细微变化，也可能

对土壤多功能性产生重大影响。例如，微生物生物量

的增加可以促进多功能性[5]，而微生物多样性的任何

损失都可能降低多功能性[8]。此外，微生物之间的相

互作用复杂性——微生物网络复杂度，在调节多种土

壤功能的过程中也发挥着重要作用[9]。Wagg 等[10]通

过模拟试验发现，地下微生物网络复杂度的降低会对

多种土壤功能产生负面影响。最近的研究还表明，微

生物群落组成(物种丰度)是多功能性的重要预测因

子[11]。此外，这些微生物特性对农业管理措施也很

敏感，例如，绿肥填闲种植已被证实可以增加土壤微

生物多样性和网络复杂度[12]；而绿肥填闲种植诱导

的土壤微生物生物量的增加已被证明可以改善土壤

质量[13]。尽管有这些最近的研究进展，但这些微生

物特性在绿肥填闲种植后能够在多大程度上调节土

壤多功能性仍不清楚。 

旱地红壤是我国南方重要的土壤资源，但普遍

具有有机质含量低、水土流失严重的特点[14]。在旱

地红壤种植绿肥不仅可以缓解这些负面影响，且会

诱导旱地红壤微生物组发生定向变化[3]。我国红壤

区绿肥种质资源丰富，功能性状多样，种植不同绿

肥为旱地农业生态系统的可持续发展提供了多种

方案，可提高多种生态系统功能，而不仅仅是作物

产量[15]。然而，种植绿肥对旱地红壤功能的影响具

有物种依赖性。例如，Li 等 [16]发现，毛叶苕子与

花生轮作会降低花生的结瘤能力；而 Leng 等[17]的

研究表明，种植肥田萝卜可明显提升花生的结瘤能

力。这些结果强调了在旱地红壤中仔细选择绿肥作

物的必要性。基于此，本研究选择 4 种功能性状不

同的冬绿肥，利用旱地红壤红薯与冬绿肥轮作试

验，研究种植特定绿肥如何影响土壤微生物、土壤

多功能性及其在土壤中的相互作用，以期为绿肥的

利用与推广提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  试验地概况 

试验设置于江西省南昌市进贤县前坊镇桂花村

大纺山示范基地(116°35′11″E、28°10′59″N)，属亚热

带湿润气候区，年均降水量 1 750 mm，降水主要集

中在 4—6 月。试验地土壤类型为第四纪红黏土母质

发育而来的红壤，表层 (0 ~ 20 cm) 土壤的基础特性

为：pH 4.68，有机质 12.31 g/kg，全氮 1.11 g/kg，全

磷 0.55 g/kg，碱解氮 92.5 mg/kg，有效磷 31.8 mg/kg。 

1.2  试验设计与样品采集 

试验于 2022 年 10 月下旬收获红薯后开始实施，

设 5 个处理，包括 1 个冬闲处理(对照)和 4 个不同冬

绿肥品种种植处理：①冬闲，CK；②毛叶苕子(hairy 

vetch，Vicia villosa Roth)，HV；③黑麦草(rye，Secale 

cereale L.)，RY；④肥田萝卜(radish，Raphanus sativus 

L.)，RD；⑤油菜(rapeseed，Brassica napus L.)，RP。

试验设 6 次重复，随机区组排列，小区面积为 30 m2 

(6 m × 5 m)。不同绿肥于 2022 年 10 月 25 日播种，

播种方式为撒播。参照前期研究和当地生产实践，毛

叶苕子、黑麦草、肥田萝卜和油菜的播种量分别为

40、20、30 和 10 kg/hm2。冬闲处理不进行任何操作，

绿肥处理在绿肥生长期不灌溉、不施肥。 

2023 年 4 月初，将冬绿肥全部机械翻压还田，

翻压深度 20 cm，冬闲处理同样操作。红薯于 5 月

上旬进行移栽，垄距 1 m，株距 20 cm，种植密度

为 5 万株/hm2。红薯施肥方式参照当地习惯进行，

肥料年施用量为 N 180 kg/hm2，P2O5 90 kg/hm2 以

及 K2O 270 kg/hm2，并于移栽前全部作基肥施用。

氮肥使用尿素(含 N 460 g/kg)，磷肥使用钙镁磷肥(含

P2O5 120 g/kg)，钾肥使用氯化钾(含 K2O 600 g/kg)。 

于 2023 年 5 月下旬红薯苗期采集土壤样品。在

每个小区采用 5 点法采集深度为 0 ~ 20 cm 的土样，

彻底混匀后作为 1 个重复样品，共收集 30 份样品(5

个处理 × 6 个重复)。土样采集后尽快带回室内，拣

除杂质后过 2 mm 筛，而后将每个土壤样品分为两部

分，一部分用于测定土壤性质，另一部分用于分析细

菌群落。另外，在红薯成熟期时进行全小区测产。 

1.3  土壤性质分析 

土壤化学性质的测定依照鲁如坤 [18]的方法进

行：采用电位法测定土壤 pH(V 水︰m 土 = 2.5︰1)，采

用重铬酸钾氧化-容量法测定土壤有机碳(SOC)，采用

凯氏定氮法测土壤全氮(TN)，采用碳酸钠熔融法测定

土壤全磷(TP)，采用碱解扩散法测定碱解氮(AN)，采
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用碳酸氢钠浸提–钼锑抗比色法测定有效磷(AP)。 

根据 Marinari 等[19]的方法，采用荧光法测定与

碳、氮和磷循环相关的土壤酶活性。碳循环相关酶为

β-1, 4-葡萄糖苷酶(β-1, 4-glucosidase，BG)、β-木糖苷

酶(β-xylosidase，XYL)和 β-D-纤维素生物水解酶(β-D- 

cellobiohydrolase，CB)；氮循环相关酶为 β-1, 4-N-

乙酰氨基葡萄糖苷酶(β-1,4-N-acetylglucosaminidase，

NAG)和亮氨酸氨基肽酶(leucine aminopeptidase，LAP)；

磷循环相关酶为酸性磷酸酶(acid phosphatase，ACP)。 

参照 Fanin 等[20]的方法，使用均值法计算土壤多

功能性(Soil multifunctionality，SMF)。简而言之，将

各指标(SOC、TN、TP、AN、AP、BG、XYL、CB、

NAG、LAP、ACP 和红薯产量)的原始值通过 Z-score

转换归一化，然后通过对归一化值取均值获得多功能

性指数。土壤多功能性指数计算公式为： 

=1

1
SMF stP

n

i
in

   (1) 

式中：stPi 为指标 i 归一化后的值；n 为所选指标的

数量。 

1.4  土壤 DNA 提取、PCR 扩增、16S rRNA 基因

高通量测序及测序数据分析 

称取 500 mg 土壤样品用 FastDNA® SPIN Kit for 

Soil 试剂盒(MP Biomedicals，美国)提取 DNA，具体

方 法 和 步 骤 依 据 试 剂 盒 说 明 书 进 行 。 采 用

NanoDrop™2000 分光光度计(Thermo Scientific，美国)

测定提取 DNA 的浓度和质量。依据 Lymperopoulou

等[21]的方法，利用 Applied biosystems onestep plus 实

时荧光定量 PCR 仪(Life Technologies Holdings Pte 

Ltd，新加坡)进行定量 PCR 分析，结果以基因拷贝

数表征，并用于反映细菌生物量。 

采用通用引物 341F(5′-CCTAYGG GRBGCA 

SCAG-3′)和 806R (5′-GGACTACNNG GGTATCTAA 

T-3′)扩增细菌 16S rRNA 基因片段。16S 的 PCR 反应

程序如下：在 95 ℃ 预变性 3 min；95 ℃ 变性 30 s，

55 ℃退火 30 s，72 ℃ 延伸 45 s，循环 27 次；72 ℃ 

延伸 10 min。PCR 产物在 Illumina MiSeq PE250 平台

上进行双向高通量测序(上海凌恩)。基于 QIIME2 分

析流程对扩增后的序列进行分析。使用“cutadapt”

去除引物序列，然后利用“Demux”插件对原始序列

进行质控，即将平均质量评分低于 25、序列长度小

于 50 bp 的序列去除。使用 DADA2 算法对质控后的

序列进行双端序列合并，序列去冗余后在 99% 相似

性水平划分扩增子序列变体 (Amplicon sequence 

variant，ASV)。最后依据 Silva 138.1 数据库比较确

定细菌序列的系统学分类。 

1.5  数据统计分析 

所有统计分析均在 R Studio(version 4.2.1)中进

行。利用方差分析确定显著差异，然后使用“stats”

包中的 TukeyHSD()函数进行 Tukey HSD 检验。采用 

“ vegan ”包中的 pcoa() 函数进行主坐标轴分析

(Principal coordinate analysis，PCoA)，以探究种植绿

肥对细菌群落结构的影响。基于 Spearman 相关性矩

阵 的 共 现 网 络 分 析 利 用 “ WGCNA ” 包 中 的

corAndPvalue()函数计算相关性系数。首先，剔除出

现频次少的 ASV(保留在 1/2 及以上的样品中出现的

ASV)。P 值经过 BH 矫正，之后保留|r|> 0.65 且 P<0.05

的值。通过“igraph”包中的 subgraph()函数，根据

各样本的代表性节点，从“全局网络”划分“子网络”

(视为各样本的网络)，来比较不同处理间网络性质差

异。网络参数节点数、连接数、平均聚类系数分别利

用“igraph”包中的 diversity()、gsize()、transitivity()

函数进行计算。使用连接密度评估网络复杂度[10]。

使用“stats”包中的 lm()函数对细菌生物量、群落多

样性及组成、网络复杂度与土壤多功能性之间的关系

进 行 普 通 最 小 二 乘 线 性 回 归 分 析 ， 采 用

“piecewiseSEM”包进行分段结构方程模型分析，评

估细菌特性和绿肥填闲种植对土壤多功能性的直接

和间接影响。模型拟合采用 Fisher’s C 检验，当 P<0.05

时，可认为模型稳健。网络图使用 plot()函数完成，

其他图均使用“ggplot2”包绘制完成。 

2  结果与分析 

2.1  绿肥填闲种植对土壤化学性质及酶活性的影响 

绿肥填闲种植对土壤化学性质及酶活性产生了

显著影响(表 1)。与其他处理相比(毛叶苕子处理除

外)，油菜处理下土壤 pH 较高，但差异未达显著水平

(P>0.05)。与冬闲处理相比，肥田萝卜和油菜处理下

土壤 SOC 含量显著增加，分别较冬闲处理提高了

14.02% 和 19.13%(P<0.05)。不同绿肥处理对土壤

TN、AN 和 AP 的影响均未达到显著性水平(P>0.05)。

对比冬闲处理，肥田萝卜和油菜处理下土壤 TP 含量

分别显著提高 18.84% 和 20.29%(P<0.05)。与冬闲处

理相比，肥田萝卜和油菜处理显著地提高了土壤 CB、

LAP 和 ACP 活性(P<0.05)。不同处理土壤 BG、XYL

和 NAG 活性范围分别为 11.20 ~ 13.57 nmol/(h·g)、

5.56 ~ 6.61 μmol/(h·g)和 6.40 ~ 7.17 μmol/(h·g)，各处

理间土壤 BG、XYL 和 NAG 活性均无显著性差异

(P>0.05)。 
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表 1  绿肥填闲种植对土壤化学性质及酶活性的影响 
Table 1  Soil properties and enzyme activities affected by green manure cover cropping 

土壤性质 CK RY RD HV RP 

pH 4.79 ± 0.12 ab 4.81 ± 0.13 ab 4.90 ± 0.11 ab 4.74 ± 0.13 b 4.95 ± 0.06 a 

SOC (g/kg) 13.12 ± 0.67 b 13.74 ± 1.19 ab 14.96 ± 0.91 a 13.35 ± 1.47 b 15.25 ± 0.63 a 

TN (g/kg) 1.16 ± 0.07 a 1.19 ± 0.09 a 1.18 ± 0.03 a 1.30 ± 014 a 1.18 ± 0.02 a 

TP (g/kg) 0.69 ± 0.04 b 0.75 ± 0.08 ab 0.82 ± 0.04 a 0.69 ± 0.06 b 0.83 ± 0.04 a 

AN (mg/kg) 123.65 ± 7.77 a 128.33 ± 9.81 a 132.07 ± 10.16 a 137.42 ± 7.33 a 133.78 ± 8.43 a 

AP (mg/kg) 42.25 ± 16.51 a 46.68 ± 9.63 a 52.46 ± 12.40 a 45.75 ± 10.82 a 53.13 ± 10.56 a 

BG (nmol/(h·g)) 11.94 ± 1.44 a 11.58 ± 1.21 a 13.55 ± 1.39 a 11.20 ± 1.17 a 13.57 ± 2.63 a 

XYL (μmol/(h·g)) 5.56 ± 0.48 a 6.59 ± 0.98 a 6.61 ± 1.15 a 5.82 ± 1.39 a 5.81 ± 0.55 a 

CB (nmol/(h·g)) 36.56 ± 10.85 b 41.06 ± 10.52 ab 56.95 ± 11.87 a 38.03 ± 13.53 b 58.08 ± 5.21 a 

NAG (μmol/(h·g)) 6.77 ± 2.72 a 7.17 ± 0.92 a 6.43 ± 1.17 a 6.40 ± 1.13 a 7.10 ± 1.45 a 

LAP (μmol/(h·g)) 0.33 ± 0.10 b 0.39 ± 0.14 b 0.59 ± 0.11 a 0.44 ± 0.11 ab 0.62 ± 0.10 a 

ACP (nmol/(h·g)) 89.48 ± 7.37 b 98.18 ± 12.40 ab 105.84 ± 12.69 a 100.99 ± 8.55 ab 107.87 ± 6.90 a 

注：CK，冬闲；RY，黑麦草；RD，肥田萝卜；HV，毛叶苕子；RP，油菜；SOC，有机碳；TN，全氮；TP，全磷；AN，碱解氮；

AP，有效磷；BG，β-1, 4-葡萄糖苷酶；XYL，β-木糖苷酶；CB，β-D-纤维素生物水解酶；NAG，β-1, 4-N-乙酰氨基葡萄糖苷酶；LAP，

亮氨酸氨基肽酶；ACP，酸性磷酸酶；下同。同行不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05)。 

 

2.2  绿肥填闲种植对土壤多功能性及红薯产量的

影响 

绿肥填闲种植可以提升土壤多功能性。肥田萝卜和

油菜可显著提升土壤多功能性，较冬闲处理分别提高了

54.36%(P<0.05)和 55.65%(P<0.01)；与冬闲处理相比，

其他绿肥虽提升了土壤多功能性，但差异未达到显著水

平(P>0.05，图 1A)。不同绿肥翻压还田后对主作物红薯

产量的影响表现为肥田萝卜>油菜>毛叶苕子>黑麦草，其

中肥田萝卜翻压还田后的红薯产量最高，达23 168 kg/hm2，

与冬闲处理相比增幅为 14.26%(P<0.05，图 1B)。 

 

(图 A、B 中点代表平均值，线的上端和下端分别代表最大值和最小值；图中*、**、***分别表示在 P<0.05、 

P<0.01、P<0.001 水平上差异显著；下同) 

图 1  不同绿肥处理下土壤多功能性(A)和红薯产量(B) 
Fig. 1  Soil multifunctionality (A) and sweet potato yields (B) under different green manure treatments 

 

2.3  绿肥填闲种植对土壤细菌特性的影响 

不同绿肥填闲种植处理土壤细菌生物量表现

为油菜>毛叶苕子>肥田萝卜>黑麦草>冬闲，以油

菜处理最高，较冬闲处理增加了 31%(P<0.01，图

2A)。对比冬闲处理，毛叶苕子处理对土壤细菌群

落物种丰富度影响不显著(P>0.05)，而黑麦草、肥

田萝卜和油菜处理下物种丰富度显著提高 4.27% 

(P<0.05) 、 7.72% (P<0.05) 和 10.26%(P<0.01)( 图

2B)。PCoA 分析表明，绿肥填闲种植对土壤细菌

群落结构产生了显著影响：沿 X 轴冬闲处理与绿肥

处理分离明显；沿 Y 轴肥田萝卜、油菜处理与黑麦草、

毛叶苕子处理分离明显。变形杆菌门(Proteobacteria)

的相对丰度在很大程度上解释了冬闲和绿肥处理

之间细菌群落的差异。肥田萝卜和油菜处理下变形
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杆菌门丰度增加，且与冬闲处理形成显著差异。芽

单胞菌门(Gemmatimonadota)的相对丰度在很大程

度上解释了肥田萝卜(或油菜)和其他处理之间细菌

群落的差异(图 2C)。 

共现网络分析表明，绿肥填闲种植改变了土壤细

菌群落的共现模式(图 3A)。与冬闲处理相比，绿肥

处理增加了网络的节点和连接数，以油菜处理最高

(图 3B、3C)。肥田萝卜和油菜处理下网络的平均聚

类系数最高，且与冬闲处理形成显著性差异(图 3D)。

所有绿肥处理均能够显著增加网络的连接密度，以肥

田萝卜和油菜处理最高(图 3E)。综上，绿肥填闲种植

提升了土壤细菌的网络复杂度。 

 

(图 C 中每一个点代表一个 ASV，点的大小代表每个 ASV 在所有样品中的平均相对丰度，点的颜色代表 ASV 在门水平上的分类组成，

箭头指向各变量的质心) 

图 2  不同绿肥处理下细菌群落生物量(A)、物种丰富度(B)及结构(C) 
Fig. 2  Biomass (A), species richness (B), and structures (C) of bacterial communities under different green manure treatments 

 

(图 A 中每个节点代表一个 ASV，节点根据网络模块着色，为了方便展示，仅显示在所有 6 个重复中检测到的 ASV) 

图 3  不同绿肥处理下土壤细菌共现网络结构(A)及网络特征，包括节点数(B)、连接数(C)、 
平均聚类系数(D)和连接密度(E) 

Fig. 3  Co-occurrence networks of soil bacteria (A) and network characteristics, including nodes (B), links (C),  
average clustering coefficients (D) and linkage densities (E) under different green manure treatments 

 

2.4  土壤细菌特性与土壤多功能性之间的关系 

回归分析发现，细菌生物量与土壤多功能性之间

无显著相关性(图 4A)，而细菌群落物种丰富度、网

络复杂度与土壤多功能性呈显著正相关(图 4B、4C)。

值得注意的是，细菌群落物种丰富度对土壤多功能性

的贡献高于细菌网络复杂度。 

另一方面，优势菌门的相对丰度也是土壤多功能

性 的 重 要 预测 因 子 。 具体 而 言 ， 变形 杆 菌 门

(Proteobacteria)、芽单胞菌门(Gemmatimonadota)的相

对丰度与土壤多功能性呈显著正相关，而其他优势菌

门与土壤多功能性皆不显著相关(图 5)。 

在考虑不同绿肥处理的影响后，利用分段结构方

程模型进一步评估细菌群落特性对土壤多功能性的

直接与间接效应(图 6)。模型对土壤多功能性的总解 
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图 4  土壤多功能性与细菌生物量(A)、物种丰富度(B)和网络复杂度(C)的关系 
Fig. 4  Relationships of soil multifunctionality with bacterial biomass (A), species richness (B), and network complexity (C) 

 

图 5  土壤多功能性与细菌群落组成的关系 
Fig. 5  Relationships of soil multifunctionality with bacterial community composition 

 

(箭头旁边的数字表示关系的效应大小，箭头粗细表示关系的强度，R2 是方差解释的比例； 

Pro 代表变形杆菌门(Proteobacteria)，Gem 代表芽单胞菌门(Gemmatimonadota)) 

图 6  土壤细菌特性对土壤多功能性的影响 
Fig. 6  Effects of soil bacterial properties on soil multifunctionality 
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释率为 72%。即使在同时考虑多个变量的情况下，细

菌群落组成、物种丰富度及网络复杂度和土壤多功能

性之间仍然存在直接且显著的关联。此外，细菌群落

物种丰富度可通过调控网络复杂度间接影响土壤多

功能性。细菌群落物种丰富度对土壤多功能性的总效

应(直接加间接)要大于细菌群落组成与网络复杂度。 

3  讨论 

3.1  绿肥填闲种植提升土壤多功能性 

本研究发现，绿肥填闲种植能够提升土壤多功能

性(图 1)，这与之前的研究结果一致，即将绿肥纳入

轮作系统可以改善土壤的生物性状和生态功能[12-13]。

这一现象可用绿肥填闲种植后土壤养分的增加来解

释。例如，绿肥填闲种植措施下土壤中 SOC 和 TP

的含量明显高于冬闲处理。土壤养分的增加对土壤功

能有正反馈效应，因为资源利用率的增加有利于土壤

微生物的代谢和共生[22]。此外，绿肥填闲种植后土

壤多功能性的提升还可归因于轮作制度的遗留效应，

因为作物物种多样性的增加提升了生物多样性以支

持多种土壤功能[23]。不同的绿肥品种对土壤多功能

性的提升效果存在着明显的差异。本研究中，肥田萝

卜和油菜对土壤多功能性的提升效果要明显优于黑

麦草和毛叶苕子。这可能是因为肥田萝卜和油菜属于

资源保守型绿肥[4]，能够增加基础资源的数量以促进

农业土壤的生物多样性，从而促进多种土壤功能[24]。 

3.2  土壤细菌群落物种丰富度、组成及网络复杂

度驱动土壤多功能性 

土壤微生物量在维持土壤质地、改善土壤肥力和

促进养分循环等农业生态过程中的重要作用已被广

泛报道[25]。本研究未发现细菌生物量与土壤多功能

性之间存在显著的正相关关系(图 4)。这可能是因为

活性微生物而不是总的微生物生物量与土壤多功能

性呈正相关[26]，且活性微生物仅占总微生物生物量

的 0.1% ~ 2%[27]。与之相反，本研究发现在旱地红壤

生态系统中，土壤微生物物种丰富度与土壤多功能性

之间存在明显的正相关性(图 4)。这与之前在其他生

态系统中得到的结果一致[8-9]，即更高的土壤微生物

多样性可以确保更高的多生态系统功能性。绿肥凋落

物可为土壤微生物提供食物、养分和栖息地，从而增

加微生物群落多样性[28]，这可最大限度地提高土壤

发挥基本生态系统功能和服务的能力。 

网络复杂度是微生物群落影响土壤多功能性的

另一个重要特性。本研究发现，与冬闲处理相比，绿

肥填闲种植增加了微生物网络的复杂度(图 3)。绿肥

可通过根系作用和生态位开发策略为特定微生物类

群提供有利的生态位，从而增强微生物类群之间的相

互作用[29]。与先前的研究结果一致，微生物群落网

络复杂度与土壤多功能性之间保持着显著的正相关

性[9-10]。土壤微生物网络复杂度的增加可确保多种土

壤功能的高效实施，如土壤养分循环和对逆境的抵抗

力[10]。这可能归因于物种间更复杂的相互作用在资

源利用和信息传递方面能够提供更多优势，以支持多

种土壤功能[9]。 

以往的大范围调查证实了细菌群落组成作为土

壤多功能性预测因子的重要性[6]。本研究发现，在这

些细菌分类群中，芽单胞菌门(Gemmatimonadota)在

调节土壤多功能性方面起主要作用，芽单胞菌门相对

丰度与土壤多功能性呈显著正相关关系(图 5)。先前

的研究支持这一结果，芽单胞菌作为 K 策略微生物，

在水和营养有限的环境中更具竞争力[6]。此外，芽单

胞菌具有多种功能特性，包括通过释放胞外酶分解和

利用土壤复杂有机质，产生不同类型的生物活性化合

物促进植物生长[30]，这进一步解释了其为何是土壤

多功能性的重要预测因子。同样，变形杆菌门相对丰

度也与旱地红壤生态系统中土壤多功能性呈显著正

相关(图 5)。变形杆菌倾向于表现出 r 策略生活史，

可在相对营养丰富的土壤中进行不稳定和复杂有机

质的分解和构建等关键过程[31]，有助于土壤多功能

性的提升。以上结果表明，主要细菌类群在调节土壤

多功能性方面发挥着至关重要的作用，而这些类群因

种植绿肥导致的变化可能会改变土壤的重要功能。 

3.3  细菌群落物种丰富度在增强土壤多功能性方

面的作用大于网络复杂度和群落组成 

值得注意的是，本研究发现，细菌群落物种丰富

度对土壤多功能性的贡献要大于网络复杂度(图 4)。

结构方程模型的结果(图 6)也表明，细菌群落物种丰

富度可通过调控网络复杂度来影响土壤多功能性。这

与之前的观察结果一致，即更高的微生物物种丰富度

可以通过确保微生物之间更复杂的相互作用来支持

土壤多功能性[9-10]。此外，细菌群落物种丰富度对土

壤多功能性的影响也强于优势类群。以往的研究表

明，当种群物种丰富度降低到较低水平时，生态系统

功能的变化将取决于某些关键种群的丰度，而与生物

物种丰富度水平无关[32]。本研究中，细菌群落物种

丰富度维持在相对较高的水平。因此，土壤功能可能

对细菌分类群总数的变化更为敏感。综上，绿肥填闲

种植主要通过增加细菌群落物种丰富度来提升土壤

多功能性。尽管如此，网络复杂性和优势类群对土壤
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多功能性的重要性也不应被低估，因为土壤微生物之

间的复杂关联及关键类群的丧失也可能危及土壤的

基本功能[14-15]。 

4  结论 

绿肥填闲种植增加了细菌生物量、物种丰富度及

网络复杂度，并提升了土壤多功能性。土壤多功能性

随着细菌群落物种丰富度、网络复杂度及优势类群丰

度的增加而增加。其中，细菌群落物种丰富度对土壤

多功能性的贡献更大，表明维持细菌群落物种丰富度

对于支持旱地红壤的多种功能至关重要。这些发现有

助于加深对于绿肥填闲种植如何介导土壤微生物和

土壤多功能性之间相互作用的理解，并可为红壤区冬

绿肥的选择利用提供科学依据。 
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