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摘  要：黄淮海地区土地复种指数高，不具备休闲条件，致使土壤养分消耗严重，土壤微生物群落多样性下降。为改善土壤状况，

本研究基于两年的玉米豆科覆盖作物(紫花苜蓿、大豆、花生)间作试验，探讨玉米豆科覆盖作物间作对土壤养分、酶活性以及真菌

群落特征的影响，同时分析黄淮海平原潮土区玉米豆科覆盖作物间作的可行性。结果表明：间作条件下土壤碱解氮含量提高，土壤

有机质含量无明显变化，玉米紫花苜蓿间作处理和玉米花生间作处理土壤有效磷含量表现上升趋势。所有间作处理土壤脲酶活性都

高于单作玉米处理，间作花生处理和间作大豆处理的酸性磷酸酶活性较单作玉米处理分别增加了 30.53% 和 18.70%；间作紫花苜蓿

处理土壤碱性蛋白酶活性和蔗糖酶活性对比单作玉米处理有显著提高。间作紫花苜蓿处理和间作大豆处理对土壤优势菌门子囊菌门

和被孢霉门的相对丰度有积极作用，其中间作紫花苜蓿处理子囊菌门的相对丰度提高了 11.88%，间作大豆处理被孢霉门相对丰度

增幅达 45.39%，优势菌门丰度的提升有助于补充土壤氮源和碳源。玉米豆科覆盖作物间作可以补充土壤养分，改善土壤微生物群

落结构，提高土壤酶活性，可能成为提高黄淮海平原潮土地区土壤质量、维持土壤稳定性的有效措施。 
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Abstract: The multiple cropping index of the land in the Huang-huai-hai area is high, and there are no leisure conditions, 

resulting in serious consumption of soil nutrients and a decline in the diversity of soil microbial communities. In order to improve 

soil conditions, based on a two-year maize-legume cover crops (alfalfa, soybean, peanut) intercropping experiment, this study is 

to explore the effects of maize legume cover crops intercropping on soil nutrients, soil enzyme activities and fungal community 

characteristics, and to analyze the feasibility of intercropping maize and legume cover crops in the fluvo-aquic soil area of 

Huang-huai-hai Plain. The results showed that soil available nitrogen increased and soil organic matter did not change 

significantly under intercropping conditions, soil available phosphorus of maize-alfalfa intercropping treatment and maize-peanut 

intercropping treatment showed an upward trend. Soil urease activities of all intercropping treatments were higher than that of 

monocropping treatment. Acid phosphatase activities of intercropping peanut treatment and intercropping soybean treatment 

increased by 30.53% and 18.70% respectively compared with monocropping; the activities of soil alkaline protease and sucrose of 

intercropping alfalfa treatment enzyme activity were significantly improved compared with single crop maize. Intercropping 

alfalfa treatment and intercropping soybean treatment had positive effects on the relative abundance of soil dominant phylum 

Ascomycota and Mortierella. Among them, intercropping alfalfa treatment increased the relative abundance of Ascomycota by 

11.88%, while intercropping soybean treatment increased the relative abundance of Mortierella by 45.39%. The increase in the 
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abundance of the dominant bacteria phyla can help supplement soil nitrogen and carbon sources. Intercropping of maize and 

legume cover crops can supplement soil nutrients, improve soil microbial community structure, and increase soil enzyme 

activities, thus, it may be an effective measure to improve soil quality and maintain soil stability in the Huang-huai-hai Plain. 

Key words: Intercropping; Legume cover crops; Soil nutrients; Soil enzymes; Fungal community structure 
 

黄淮海地区是我国重要粮食主产区之一，该区种

植制度主要为冬小麦–夏玉米一年两熟制。由于土地

复种指数高[1]，不具备休耕条件，导致土壤质量提升

困难，土壤生物多样性下降[2]。覆盖作物指在主作物

生长期间或收获后，在时间或空间上填充空隙的作

物[3]。覆盖作物通常为一年生、二年生或多年生的草

本植物，按生物学特性可分为非豆科覆盖作物和豆科

覆盖作物。非豆科覆盖作物有禾本科、十字花科等作

物，代表作物包括黑麦、大麦、萝卜等。豆科覆盖作

物种类繁多，常见的有大豆、花生、豌豆等经济作物，

也包含紫花苜蓿、三叶草、紫云英等绿肥作物。覆盖

作物可以与主作物同时期收获提高经济效益，还能翻

压还田提高土壤质量[4]。研究表明，豆科与非豆科作

物间作在改善土壤环境方面有着不容忽视的作用[5]。

豆科作物与禾本科作物间作，可以提高根系数量、扩

大根系空间分布、增加根系分泌物，活化土壤磷素，

提高土壤磷利用率，满足作物营养需求；同时间作豆

科作物有利于缓解单作豆科作物所产生的“氮阻遏”

现象，充分发挥豆科作物结瘤固氮的生物特性[6]，提

高土壤养分含量。豆科作物与玉米间作，作物对水分

需求的时间生态位差异使水分利用效率最大化，又由

于土壤遮荫面积扩大，减少土壤水分蒸发，进一步优

化水分利用。除此以外，豆科与非豆科作物间作使作

物种类多样性增加，产生化感作用控制杂草，防治病

害[7]。目前，我国有关豆科作物与非豆科作物间作种

植的研究多集中于土壤养分、水分、病虫害等方面，

而对间作种植是否可以改善高强度种植区域土壤微

生物群落结构、提高土壤酶活性的探究相对较少。 

土壤酶和土壤微生物作为农业生态系统中重要

的一环，是评价土壤生物化学过程强度、判断土壤肥

力的重要指标。土壤酶活性可以反映土壤理化性质，

表征土壤生物活性的大小。土壤酶参与土壤碳、氮循

环，在土壤有机碳及其活性组分转化过程中发挥关键

作用[8]。间作在提高土壤酶活性、活化土壤养分方面

表现出积极作用。研究发现，燕麦与豆科作物间作后

土壤过氧化氢酶和蔗糖酶活性显著变化[9]；豆科禾本

科间作体系可以增加土壤磷酸酶活性[10]。土壤微生

物被当作地上和地下生态系统沟通的桥梁、维持土壤

健康和土壤质量的枢纽。作物与土壤微生物共生互

利，微生物协助作物吸收养分，作物为微生物提供更

适宜的生存环境。薄国栋等[11]试验发现，真菌群落多

样性与土壤有机质、碱解氮含量显著相关。也有试验

证明[12]，土壤优势真菌相对丰度与速效钾含量显著

正相关。胡国彬等[13]研究表明，小麦蚕豆间作显著

影响土壤真菌群落结构，提高了根际真菌活性。另有

研究显示[14]，间作绿肥后土壤真菌群落 Shannon 指

数高于单作种植。土壤酶、土壤微生物群落与土壤养

分之间有着紧密联系。土壤微生物群落对土壤养分进

行转化和积累[15]，土壤养分为土壤酶的生物化学反

应提供底物，土壤酶进一步影响土壤微生物群落结

构，三者互为支撑，共同维护土壤系统的动态平衡。 

本文研究黄淮海平原潮土区玉米与豆科覆盖作

物间作对土壤酶活性、真菌群落多样性的影响，旨在

揭示土壤酶与土壤微生物群落在不同间作方式下的

演变机制，理解土壤酶与土壤微生物群落对不同间作

模式的响应与反馈，为改善黄淮海平原高种植强度地

区土壤健康状况、补充土壤养分提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  试区概况及试验设计 

试验在河南封丘农田生态系统国家野外科学观

测研究站(35°00' N，114°24' E)进行。该站位于黄河

北岸的河南省封丘县潘店镇，属半干旱、半湿润的暖

温带季风气候，年平均降水量为 605 mm，年蒸发量

为 1 875 mm，年平均气温为 13.9℃，≥0℃积温在

5 100℃以上，无霜期 220 d 左右。试验地块长期冬小

麦–夏玉米轮作，土壤类型为砂壤质潮土，基础肥力

指标为：pH 8.67，有机质含量 10.98 g/kg，有效磷含

量 5.53 mg/kg，碱解氮含量 61.37 mg/kg，速效钾含

量 115.65 mg/kg。 

试验始于 2019 年 6 月，玉米季开展玉米与豆科

覆盖作物间作试验，小麦季常规种植。试验为完全随

机区组设计，在玉米季设置玉米单作(CK)、玉米/紫

花苜蓿间作(MA)、玉米/花生间作(MP)、玉米/大豆间

作(MS)4 种种植模式，每种种植模式设置 3 组重复，

共 12 个小区，每个小区面积为 3 m×5 m。采用宽窄

行种植，宽行行距 80 cm，窄行行距 40 cm，豆科覆

盖作物于玉米宽行间种植(图 1)。玉米品种为郑单
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958，采用穴播，每小区种植 5 行，株距 25 cm，密

度 66 667 株/hm2；豆科覆盖作物采用条播，每玉米

宽行间种植 2 行。播种前施基肥尿素 80 kg/hm2，过

磷酸钙 60 kg/hm2，硫酸钾 75 kg/hm2。在玉米大喇叭

口期施尿素 120 kg/hm2 作为追肥。 

 

图 1  玉米豆科覆盖作物间作种植模式图 
Fig. 1  Planting pattern of intercropping maize-legume cover crops 

 

1.2  样品采集及指标测定 

在 2020 年玉米成熟期采用 5 点取样法，分别采

集各小区 0 ~ 20 cm 土层的土壤均匀混合，用装有冰

袋的保温箱保存带回实验室。将采集的土样一部分经

风干、过筛处理，用于测定土壤养分和酶活性，另一

部分土样存于–80℃冰箱，用于真菌高通量测序。 

土壤养分采用常规农化分析方法测定[16]。土壤

pH 用 pH 计测定(土水质量比 1∶2.5)；土壤有机质含

量利用重铬酸钾容量–外加热法测定；土壤有效磷含

量经 NaHCO3 浸提钼锑钪显色剂显色后比色法测定；

土壤速效钾含量经 NH4OAc 浸提后火焰光度法测定；

土壤碱解氮含量采取碱解扩散法测定。 

土壤酸性磷酸酶、碱性磷酸酶、脲酶、碱性蛋白

酶、蔗糖酶和过氧化氢酶的活性用 Solarbio Science

＆Technology Co.(中国北京)的土壤酶试剂盒测定。酶

活性单位定义：37℃时每克土壤每天释放 1 nmol 酚

为一个土壤酸性或碱性磷酸酶活力单位；每天每克土

壤中产生 1 μg NH3-N 定义为一个土壤脲酶活力单

位；每天每克土壤中产生 1 mg 还原糖定义为一个土

壤蔗糖酶活力单位；每天每克土样中产生 1 μmol 的

酪氨酸为一个土壤碱性蛋白酶活力单位；每天每克土

壤催化 1 nmol H2O2 定义为一个土壤过氧化氢酶活力

单位。 

对土壤真菌群落结构的研究采用高通量测序技

术。①DNA 提取和 PCR 扩增。根据 Fast DNA® Spin 

Kit for Soil 试剂盒 (MP Biomedicals, Norcross, GA, 

U.S.)说明书进行总 DNA 抽提，DNA 浓度和纯度利

用 NanoDrop 2000 进行检测，利用 1% 琼脂糖凝胶电

泳检测 DNA 提取质量；用 ITS1F (CTTGGTCATTT 

AGAGGAAGTAA)和 ITS2R (GCTGCGTTCTTCAT 

CGATGC) 引物对 ITS1 ~ ITS2 可变区进行 PCR 扩

增，扩增程序为：95℃ 预变性 3 min，27 个循环(95

℃ 变性 30 s，55℃ 退火 30 s, 72℃延伸 30 s)，最后

72℃延伸 10 min(PCR 仪：ABI GeneAmp® 9700 型)。

扩增体系为 20 μl 的 FastPfu 缓冲液，2 μl 的 2.5 

mmol/L dNTPs，0.8 μl 的引物(5 μmol/L)，0.4 μl 的

FastPfu聚合酶；10 ng 的 DNA模板。②Illumina Miseq 

测序。使用 2% 琼脂糖凝胶回收 PCR 产物，利用

AxyPrep DNA Gel Extraction Kit (Axygen Biosciences, 
Union City, CA, USA) 进行纯化，Tris-HCl 洗脱，2% 

琼脂糖电泳检测。利用 QuantiFluor™-ST (Promega, 

USA) 进行检测定量。根据 Illumina MiSeq 平台 

(Illumina, San Diego, USA)标准操作规程将纯化后的

扩增片段构建 PE 2×300 的文库。利用 Illumina 公司

的 Miseq PE300 平台进行测序(上海美吉生物医药科

技有限公司)。 

1.3  数据处理 

原始测序序列使用 Trimmomatic 软件质控，使

用 FLASH 软件进行拼接：①设置 50 bp 的窗口，如

果窗口内的平均质量值低于 20，从窗口前端位置截

去该碱基后端所有序列，之后再去除质控后长度低于

50 bp 的序列；②根据重叠碱基 overlap 将两端序列进

行拼接，拼接时 overlap 之间的最大错配率为 0.2，长

度需大于 10 bp，去除无法拼接的序列；③根据序列

首尾两端的 barcode 和引物将序列拆分至每个样本，

barcode 需精确匹配，引物允许 2 个碱基的错配，去

除存在模糊碱基的序列。 

使用的 UPARSE 软件，根据 97% 的相似度对序

列进行 OTU 聚类，并在聚类的过程中去除单序列和

嵌合体。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比对，比对 Unite 

8.0 数据库，设置比对阈值为 70%。 

利用 iSanger 在线平台和 Origin 8.0 进行绘图；

通过 Microsoft Excel 2019 对试验所得数据进行整

理；使用 SPSS19.0 统计软件进行单因素方差分析以

及 Pearson 法进行相关性分析。 

2  结果与分析 

2.1  土壤养分 

玉米豆科覆盖作物间作对部分土壤养分含量提

升表现出积极作用。各间作处理对土壤 pH、速效钾

和有机质含量无显著影响，但 MP 和 MS 处理有机质

含量有升高趋势(表 1)。对比 CK 处理，各间作处理

碱解氮含量均有不同程度提高，MP 处理碱解氮含量

表现最高，增幅达 15.08%，MA 和 MS 处理分别增

加 1.79% 和 4.76%。MA 处理有效磷含量与 CK 处理
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无显著差异，MP 和 MS 处理有效磷含量较 CK 处理

呈下降趋势，降幅分别为 15.65% 和 39.96%。 

2.2  土壤酶活性 

由表 2 数据可知，4 个处理间碱性磷酸酶和过氧

化氢酶活性无显著差异，但土壤酸性磷酸酶、脲酶、

蔗糖酶和碱性蛋白酶活性表现出显著差异。与 CK 处

理相比，MP 和 MS 处理酸性磷酸酶活性分别增加了

30.53% 和 18.70%。各间作处理(MA、MP、MS)脲酶

活性均高于单作玉米处理(CK)，其中 MP 处理的脲酶

活性较 CK 处理提高了 30.55%。MA 处理的蔗糖酶活

性和碱性蛋白酶活性在 4 个处理种均表现为最高；

MP 和 MS 处理的蔗糖酶活性和碱性蛋白酶活性无显

著差异。 

2.3  土壤真菌群落物种组成及多样性 

本研究从 4 个处理土壤中分别得到 49 105 ~ 

55 386 条真菌序列(表 3)。在 97% 相似水平下，对所

有序列进行 OTU 划分，4 个处理土壤共有真菌 OTU

数 532 个，CK、MA、MP 和 MS 处理特有 OTU 数

分别为 145、144、164 和 202 个。 

各处理测序覆盖度均在 99% 以上，表示测序已

基本包括所有真菌群落。菌群丰度指数(ACE 指数和

Chao 指数 )、菌群多样性指数 (Shannon 指数和

Simpson 指数)和菌群均匀性指数(Smithwilson 指数)

在所有处理间无显著差异。 

表 1  玉米豆科覆盖作物间作对土壤 pH 和养分含量的影响 
Table 1  Effects of maize-legume cover crops intercropping on soil pH and nutrients  

处理 pH 有效磷(mg/kg) 速效钾(mg/kg) 碱解氮(mg/kg) 有机质(g/kg) 

CK 8.35 ± 0.07 a 6.01 ± 2.07 a 113.60 ± 14.35 a 58.80 ± 1.40 b 12.26 ± 0.90 a 

MA 8.37 ± 0.04 a 6.05 ± 0.49 a 134.75 ± 17.87 a 59.85 ± 7.08 ab 13.43 ± 1.62 a 

MP 8.36 ± 0.03 a 5.07 ± 0.89 ab 122.17 ± 6.33 a 67.67 ± 1.73 a 14.07 ± 0.72 a 

MS 8.36 ± 0.04 a 3.61 ± 0.71 b 119.36 ± 17.11 a 61.60 ± 3.11 ab 14.27 ± 1.26 a 

注：表中数据为平均值 ± 标准差，同列不同小写字母表示不同处理间差异显著(LSD 检验，P<0.05)；下同。 

表 2  玉米豆科覆盖作物间作对土壤酶活性的影响(U/g) 
Table 2  Effects of maize-legume cover crops intercropping on soil enzyme activities 

处理 酸性磷酸酶 碱性磷酸酶 脲酶 蔗糖酶 碱性蛋白酶 过氧化氢酶 

CK 6 584.89 ± 707.96 b 11450.25 ± 1490.24 a 218.65 ± 9.73 b 42.44 ± 8.60 b 0.36 ± 0.02 b 46.04 ± 4.92 a 

MA 7 399.02 ± 614.52 ab 12645.44 ± 1137.80 a 246.72 ± 36.52 a 57.00 ± 6.23 a 0.49 ± 0.03 a 44.84 ± 0.63 a 

MP 8 595.02 ± 873.20 a 13698.50 ± 480.91 a 285.44 ± 10.07 a 39.02 ± 3.09 b 0.35 ± 0.08 b 40.49 ± 2.02 a 

MS 7 815.96 ± 462.51 ab 13462.50 ± 2189.54 a 279.66 ± 17.01 a 43.63 ± 8.53 b 0.33 ± 0.09 b 42.76 ± 4.71 a 

表 3  样品测序结果及真菌 α 多样性分析 
Table 3  Sequencing results of samples and fungal α diversity analysis 

处理 序列 覆盖度(%) ACE 指数 Chao 指数 Shannon 指数 Simpson 指数 Smithwilson 指数 

CK 49 105 99.7 637.59 a 640.81 a 4.66 a 0.02 a 0.05 a 

MA 51 217 99.8 663.96 a 669.43 a 4.16 a 0.04 a 0.05 a 

MP 55 386 99.8 696.11 a 706.03 a 4.23 a 0.04 a 0.05 a 

MS 58 047 99.9 777.93 a 784.2 a 4.53 a 0.03 a 0.05 a 

 

2.4  土壤真菌群落组成 

2.4.1  真菌群落门水平分布    真菌 ITS 高通量测

序序列经过物种注释后归属于 15 个门，43 个纲，93

个目，185 个科，351 个属(图 2)。在门水平上(图 2A)，

子囊菌门(Ascomycota)为所有处理中相对丰度最高

(61.89% ~ 71.49%)，其他优势门分别是被孢霉门

(Mortierellomycota)(15.51% ~ 22.55%)、担子菌门

(Basidiomycota)(3.30% ~ 5.85%)、壶菌门(Chytridio-

mycota)(1.47% ~ 5.82%)和罗兹菌门(Rozellomycota) 

(0.75% ~ 1.24%)。与 CK 处理相比，部分间作处理提

高了土壤子囊菌门、被孢霉门的相对丰度。子囊菌门

的相对丰度分别提高了 11.88%(MA)和 0.42%(MS)；

被 孢 霉 门 相 对 丰 度 增 幅 分 别 为 2.39%(MA) 、

37.65%(MP)和 45.39%(MS)。不同间作处理对担子菌

门、壶菌门和罗兹菌门的丰度影响不同。MP 处理的

担子菌门相对丰度对比 CK 处理表现略有下降，而

MA 和 MS 处理的担子菌门丰度降幅达 43.59% 和

41.20%。与 CK 处理相比，MP 处理的壶菌门相对丰

度提升了 23.83%，MA 和 MS 处理的壶菌门相对丰

度均呈下降趋势。MA、MP 和 MS 处理的罗兹菌门
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相对丰度对比 CK 处理皆呈下降趋势。 

2.4.2  真菌群落纲水平分布    各处理在纲水平上

获得的真菌群落特征如图 2B 所示。其中丰度 >1% 

的菌纲有 6 个，分别是粪壳菌纲(Sordariomycetes，

39.53% ~ 49.90%)、被孢霉纲(Mortierellomycetes，

15.50% ~ 21.33%)、散囊菌纲(Eurotiomycetes，6.26% 

~ 11.46%)、座囊菌纲 (Dothideomycetes，6.90% ~ 

12.00%)、锤舌菌纲(Leotiomycetes，1.45% ~ 3.17%)

和银耳纲(Tremellomycetes，1.16% ~ 2.46%)。 

子囊菌门下微生物主要由粪壳菌纲、锤舌菌纲、

散囊菌纲和座囊菌纲构成，相较于 CK 处理，MA 和

MP 处理提高了粪壳菌纲的相对丰度；所有间作处理

均使座囊菌纲的相对丰度表现为下降趋势；被孢霉门

下微生物主要由被孢霉纲构成，间作处理的被孢霉纲

丰度均高于单作处理，提高幅度分别为 2.26%(MA)、

37.61%(MP)和 37.43%(MS)；担子菌门下微生物主要

由银耳纲构成，各间作处理的银耳纲丰度均较单作处

理表现出不同程度的下降。 

2.5  土壤养分、酶活性和优势菌门相对丰度间的

相关性 

对土壤养分、酶活性和优势菌门相对丰度进行

相关性分析(表 4)，结果表明，土壤酸性磷酸酶活

性与碱解氮和有机质含量显著正相关。土壤脲酶活

性与碱解氮含量显著正相关，与有机质含量极显著

正相关。优势菌门中，子囊菌门和被孢霉门与土壤

养分显著相关，具体表现为子囊菌门与有效磷含量

显著正相关，与速效钾含量显著负相关，与有机质

含量极显著负相关；被孢霉门与有效磷含量显著负

相关，与有机质含量显著正相关。同时，子囊菌门

与酸性磷酸酶和脲酶活性显著负相关，与碱性磷酸

酶活性极显著负相关；被孢霉门与碱性磷酸酶活性

极显著正相关。 

 

(A：门水平；B：纲水平) 

图 2  土壤真菌不同水平组成及相对丰度 
Fig. 2  Compositions and relative abundances of soil fungi at different levels 

表 4  土壤养分、酶活性及优势菌门相对丰度间的相关性 
Table 4  Correlations among nutrients, enzyme activities and dominant phyla in soils 

 pH 有效磷 速效钾 碱解氮 有机质 酸性磷酸酶 碱性磷酸酶 脲酶 蔗糖酶 碱性蛋白酶 过氧化氢酶

酸性磷酸酶 –0.28 –0.39 0.46 0.62* 0.66* 1      

碱性磷酸酶 –0.58* –0.67* 0.40 0.62* 0.89** 0.63* 1     

脲酶 –0.29 –0.37 0.50 0.66* 0.82** 0.62* 0.72** 1    

蔗糖酶 –0.09 –0.02 0.63* –0.32 0.05 0.10 0.11 –0.05 1   

碱性蛋白酶 –0.09 0.42 0.73** –0.19 0.01 0.17 –0.06 0.02 0.81** 1  

过氧化氢酶 –0.28 –0.07 0.28 –0.49 –0.19 –0.24 0.04 –0.38 0.60* 0.44 1 

子囊菌门 0.55 0.63* –0.61* –0.50 –0.72** –0.60* –0.82** –0.70* –0.26 –0.13 –0.19 

担子菌门 –0.24 –0.36 0.20 0.26 0.20 0.34 0.30 0.25 –0.09 –0.01 –0.02 

壶菌门 –0.11 –0.12 0.07 0.29 0.02 0.01 0.09 0.26 –0.26 –0.34 0.41 

被孢霉门 –0.27 –0.63* –0.07 0.43 0.65* 0.47 0.73** 0.49 –0.20 –0.31 –0.25 

罗兹菌门 –0.42 –0.14 0.20 0.09 0.08 0.17 0.20 –0.11 0.03 0.17 0.12 

注： *和**分别表示显著相关(P<0.05)和极显著相关(P<0.01)。 
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3  讨论 

3.1  玉米豆科覆盖作物间作对土壤养分的影响 

本研究中，玉米与豆科覆盖作物间作对土壤 pH

无显著影响，但前人研究大多表明间作对作物根际土

壤 pH 有降低作用[17-19]。本试验土壤为种植区域土壤，

并非根际土壤，这可能是导致各处理土壤 pH 无显著

差异的原因。陈利等[20]研究表明，物种间作后，在

根际效应作用下，根系分泌有机酸的速率和种类表现

出不同程度提高，因而降低根际土壤 pH、提高磷化

合物的溶解度，同时根系分泌物与金属元素形成螯合

物，释放难溶性的磷，这可能是 MA 处理较 CK 处理

土壤有效磷含量提高的原因。大豆是喜磷作物，在间

作体系中对土壤磷素有较强的竞争能力[21]，导致 MS

处理土壤有效磷含量显著下降。有研究证明，谷物与

豆科间作时，谷物通常会获得更高比例的土壤氮素供

给，而豆科作物通过固定空气中的 N2 补充土壤中的

氮[22]。此外，豆科作物与其他作物间作情况下，对

土壤氮的吸收竞争引起作物根际土壤氮含量的下降，

氮含量与豆科作物的结瘤能力呈负相关[23]。当玉米

与紫花苜蓿或大豆间作时，后者根区氮素被玉米吸

收，刺激紫花苜蓿或大豆根系结瘤数量增加，进而提

高土壤碱解氮含量。本研究中，间作处理土壤的速效

养分含量整体上大于或等于单作处理，这些都是豆科

与禾本科作物根际相互作用的结果[24]。 

3.2  玉米豆科覆盖作物间作对土壤酶活性的影响 

土壤酶参与农业生态系统循环，在作物生长发育

过程中扮演着重要角色[25]。对比单作玉米，玉米豆

科覆盖作物间作后土壤酸性磷酸酶活性显著提高，这

与张萌萌等[26]对桑树/苜蓿间作研究的结果一致，即

间作可以提高土壤酸性磷酸酶的活性。间作种植体系

中作物对磷素表现出强烈的竞争，使土壤中有效磷含

量下降，进而影响土壤酸性磷酸酶活性[27]，这可能

是间作导致土壤酸性磷酸酶变化的原因。土壤脲酶参

与尿素的转化水解，使其转化为植物可吸收形态的

氮。本研究间作处理的土壤脲酶活性高于单作玉米处

理的土壤脲酶活性，这与 Fu 等[28]在四川进行的玉米

大豆间作试验结果相同。张成君等[29]对土壤酶活性

与土壤化学性质关系探究试验表明，土壤脲酶活性受

土壤氮和有机质含量影响，随着土壤氮含量的增加，

土壤脲酶活性进一步上升。土壤碱性蛋白酶是土壤中

氨基酸、蛋白质及其他含蛋白质氮有机化合物转化的

重要媒介，碱性蛋白酶的水解产物也是植物的氮源之

一。土壤蔗糖酶在增加土壤易溶性营养物质过程中作

用显著。试验中玉米苜蓿间作处理的蔗糖酶活性和碱

性蛋白酶活性均高于其他处理，可能是由于紫花苜蓿

在耕层处根系数量庞大[30]，相较于花生和大豆根系

可以分泌更多的蔗糖酶和蛋白酶所致。 

3.3  玉米豆科覆盖作物间作对土壤真菌微生物群

落的影响 

本研究发现，间作处理的土壤真菌分布特征为子

囊菌门(Ascomycota)、被孢霉门(Mortierellomycota)、

担子菌门(Basidiomycota)、壶菌门(Chytridiomycota)

和罗兹菌门(Rozellomycota)等 5 个门类，所占比例为

91.28% ~ 95.65%。燕红梅等[31]对不同植物根际真菌

群落的研究表明，玉米和大豆根际中主要优势真菌除

上述 5 种菌门外，还包括接合菌门(Zygomycota)、球

囊 菌 门 (Glomeromycota) 和 芽 枝 菌 门 (Blastocla-

diomycota)，但在本试验高通量测序结果中并未发现

接合菌门等其他菌门。杨泽良等[32]研究表明，作物

根际土壤微生物多样性指数显著高于非根际土壤微

生物多样性指数，本研究中试验土壤为非根际土壤，

这可能是优势菌门种类较少的原因。本试验结果显

示，玉米紫花苜蓿间作和玉米大豆间作均可以提高被

孢霉门和子囊菌门的相对丰度。在河北省张家口进行

的试验也发现，玉米大豆间作模式增加了子囊菌门的

相对丰度[33]。作物种类差异对土壤微生物群落组成

有很大的影响[34]，玉米与豆科作物间作构成复合群

体，引起微生物群落的转变。玉米辣椒的间作试验发

现，间作通过减少作物病害从而抑制座囊菌纲

(Dothideomycetes)等病原菌[35]，这可能是间作导致座

囊 菌 纲 相 对 丰 度 下 降 的 原 因 。 被 孢 霉 科

(Mortierellaceae)作为衡量土壤有机质和养分丰富度

的标志，可以分解土壤中糖类物质及简单多糖物质，

补充土壤有机质和养分含量[36]；子囊菌门能够降解

土壤中可溶性有机底物。本研究中，间作紫花苜蓿和

间作大豆均使土壤碱解氮和有机质含量提升，增加了

生物化学反应可利用底物含量，从而提高了子囊菌

门、被孢霉门和被孢霉纲的相对丰度。此外，Han

等[37]研究证明，大豆根瘤与根际微生物群落存在明

显共生关系，两者交互影响，提高了优势菌门的相对

丰度。本研究间作处理的担子菌门相对丰度均表现出

下降趋势。Lian 等[38]进行的甘蔗大豆间作对土壤微

生物群落结构影响的盆栽试验表明，大豆甘蔗间作情

况下，土壤担子菌门的相对丰度降低。担子菌门既包

括可分解木质纤维素的真菌，也包括一些有害真菌，

可使作物产生病害。本试验中间作处理的有机质含量

总体呈上升趋势，而研究表明[39]，随着土壤中有机质
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含量的增加，担子菌门的相对丰度表现为下降趋势，

这可能是间作种植使担子菌门相对丰度下降的原因。 

4  结论 

经过两年的玉米与豆科覆盖作物间作，潮土土壤

养分含量、酶活性、微生物群落多样性发生了显著的

变化。其中，玉米间作紫花苜蓿、间作花生增加了土

壤碱解氮含量；所有间作处理对土壤酸性磷酸酶和

脲酶活性都有积极作用；间作紫花苜蓿对土壤碱性

磷酸酶和蔗糖酶活性产生显著影响；间作紫花苜蓿

和间作大豆可以提高优势菌门子囊菌门、被孢霉门

的相对丰度。 
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