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间作缓解蚕豆连作障碍的根际微生态效应

胡国彬１，董　 坤２，董　 艳１，∗，郑　 毅１，３，汤　 利１，李欣然１，刘一鸣１

１ 云南农业大学资源与环境学院，昆明　 ６５０２０１

２ 云南农业大学食品科技学院，昆明　 ６５０２０１

３ 西南林业大学，昆明　 ６５０２２４

摘要：通过田间小区试验，研究了 ３ 个品种蚕豆（９２—２４、云豆 ３２４、凤豆 ６ 号）与小麦间作对蚕豆产量、枯萎病病情指数、根际镰

刀菌数量、根际真菌代谢功能多样性和土壤酶活性的影响。 结果表明： 与单作蚕豆相比，云豆 ３２４ 与小麦间作（ＹＤ３２４ ／ Ｗ）和凤

豆 ６ 号与小麦间作（ＦＤ６ ／ Ｗ）处理均显著提高了蚕豆地上部干重、籽粒产量和百粒重。 ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理使蚕豆枯萎病

发病初期病情指数分别降低 ５７．１４％和 ４１．６７％，镰刀菌数量分别降低 ３２．０６％和 ２９．８８％，而 ９２—２４ 与小麦间作（９２—２４ ／ Ｗ）处
理蚕豆产量、枯萎病病情指数和镰刀菌数量与单作蚕豆均无显著差异。 ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理显著提高了蚕豆根际真菌的

多样性指数和丰富度指数，并使蚕豆根际真菌的 ＡＷＣＤ 值分别比单作蚕豆提高了 ６１．７５％和 ４６．４９％；ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理

明显改变了蚕豆根际真菌的群落结构。 而 ９２—２４ ／ Ｗ 处理对蚕豆根际真菌的多样性指数、丰富度指数和 ＡＷＣＤ 值均无显著影

响，也未明显改变真菌的群落结构。 不同发病时期，ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理均显著提高了蚕豆根际土壤的蔗糖酶、脲酶和过

氧化氢酶活性；而 ９２—２４ ／ Ｗ 处理蚕豆根际蔗糖酶、脲酶和过氧化氢酶活性与单作蚕豆均无显著差异。 总之，小麦与不同品种

蚕豆间作改变了蚕豆根际的真菌群落结构，提高了蚕豆根际真菌的活性、多样性和丰富度，提高土壤酶活性并改善蚕豆生长，增
加了蚕豆产量。 表明小麦与蚕豆间作改善了根际土壤的微生态环境，降低了镰刀菌的数量，缓解了蚕豆连作障碍，但蚕豆品种

的差异影响间作控病效果。
关键词：间作；蚕豆品种；蚕豆枯萎病；真菌代谢功能多样性；土壤酶活性
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蚕豆是世界上重要的豆科作物，因具粮食、蔬菜、饲料和绿肥兼用等特点，且适应性广而具有较高的固氮

量，在世界范围内超过 ７０ 个国家均有种植［１］。 连作种植造成蚕豆生长矮小，瘦弱、病害加重、结荚少、产量低，
连作障碍已成为制约全球及我国蚕豆可持续发展的重要因子［２］。 而土传病害是导致连作障碍的重要因子之

一，蚕豆连作种植中枯萎病的发生是威胁蚕豆生产最严重的病害之一，该病在德国、日本、英国等均有报道，在
我国蚕豆主产区发病非常普遍，云南是枯萎病发生最重的省份。 枯萎病发生造成根系腐烂、茎基部坏死直至

植株萎蔫死亡，一般田块枯死率 ３０％，重病田块发病率高达 ９０％［３］。
不同作物连作障碍发生的原因差别很大，但主要来自土壤。 在多种作物上的研究表明，单一作物长期连

作使土壤微生物区系恶化和土壤酶活性下降，导致作物土传病害高发而减产，产生连作障碍［４⁃５］。 连作障碍

是长期以来困扰农业生产的复杂问题，其形成机理与防治一直是国内外学者的研究热点。 多年来，很多研究

者从改善土壤微生物区系与多样性的角度研究了缓解连作障碍的措施，如施用生物有机肥、植物生长激素，接
种菌根，嫁接等措施，并取得了一定的效果［６⁃９］。 间作缓解连作障碍、增加作物产量的现象已经在多种间作体

系中得到证实［１０⁃１２］，但有关间作对根际微生态的影响及其与连作障碍方面的研究较少。 近年来少量研究报

道了间作系统根际细菌群落结构变化与土传病害控制的关系，如西瓜与旱作水稻间作丰富了土壤细菌群落结

构，抑制了病原菌的生长而降低了土壤中病原菌密度，减轻了西瓜枯萎病的发生［１３］；小麦与黄瓜间作改变了

细菌群落结构并抑制了黄瓜枯萎病的发生［１４］。 最近研究显示，间套作系统地下部动物多样性和真菌群落多

样性变化也显著影响连作障碍的发生。 如茅苍术与花生间作控制花生根腐病并显著增加了花生产量与间作

改变根际动物群落组成和增加动物多样性密切相关［１５］。 菇菜套作明显改变了番茄根际真菌的群落结构，控
制了番茄枯萎病的危害并显著提高了番茄产量［１６］。 但有关小麦与蚕豆间作系统根际真菌群落结构和酶活性

变化与土传病害控制方面的研究还未见报道。
Ｂｉｏｌｏｇ 微生物分析系统从 １９９１ 年起被广泛应用于微生物群落结构分析，具有灵敏度高、分辨力强、无需

分离纯种微生物、操作简便等优点。 在研究微生物群落功能多样性时通常采用 ＧＮ 或 ＥＣＯ 板，通过 ＧＮ 或

ＥＣＯ 板微孔中四唑紫染料（ＭＴＴ）显色反应来反映微生物代谢作用。 由于许多真菌代谢过程不能使四唑紫染

料显色，因此真菌群落代谢功能多样性变化不能在 Ｂｉｏｌｏｇ ＧＮ 或 ＥＣＯ 板上得到有效反映，而需要改用 Ｂｉｏｌｏｇ
ＦＦ 板来进行测定，ＦＦ 板采用碘硝基四氮唑紫染料（ＮＴ）使真菌代谢过程能够通过显色反映出来而成为研究

真菌代谢功能多样性的有效方法之一［１７］。
本课题小组在前期研究中发现蚕豆连作导致蚕豆枯萎病严重发生，蚕豆枯萎病在田间存在多种病原菌的
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复合侵染，而最主要的病原菌⁃尖孢镰刀菌蚕豆专化型在田间侵染过程复杂，存活时间长，发病后常规化学方

法很难控制。 而我们采用小麦与蚕豆间作显著增加了蚕豆根际微生物的数量并减轻了枯萎病的危害［１８］。 我

们的研究还发现不同品种蚕豆对枯萎病的抗性存在明显差异［１９］，那么不同抗性蚕豆品种与小麦间作对蚕豆

枯萎病发生有何影响，蚕豆根际真菌群落结构和酶活性有何变化尚不清楚。 因此，本研究采用 ３ 个品种蚕豆

与小麦间作，研究不同品种蚕豆与小麦间作对蚕豆产量、枯萎病病情指数、蚕豆根际病原菌数量和土壤酶活性

的影响，采用 Ｂｉｏｌｏｇ ＦＦ 板测定单间作条件下蚕豆根际真菌群落结构的变化，旨在明确间作对根际微生态环境

的影响，从根际微生态环境变化与连作障碍角度阐明间作控制土传病害的作用机理，为间作控病增产提供理

论依据。

１　 材料与方法

１．１　 试验设计

试验于 ２０１１—２０１２ 年在云南省安宁市禄脿镇上村进行。 土壤基本农化性状为有机质含量 １４．５１ ｇ ／ ｋｇ，
碱解氮 ５９．８３ ｍｇ ／ ｋｇ，速效磷 ２９． ９０ ｍｇ ／ ｋｇ，速效钾 ５２．１１ ｍｇ ／ ｋｇ，ｐＨ 值为 ７．２５。 试验采用 ２ 因素随机区组设

计，Ａ 因素为种植模式，设蚕豆单作（Ｍ）和蚕豆与小麦间作（Ｉ） ２ 种种植模式，Ｂ 因素为蚕豆品种，设 ３ 个蚕豆

品种，分别为 ９２—２４（９２—２４），云豆 ３２４（ＹＤ３２４）和凤豆 ６ 号（ＦＤ６），组合为 ６ 个处理，每个处理重复 ３ 次，随
机区组排列，共 １８ 个小区。

试验供试肥料为尿素、普通过磷酸钙和硫酸钾，间作小麦尿素施用量为 ２２５ ｋｇ ／ ｈｍ２（以 Ｎ 计），磷肥施用

量为 １１２． ５ ｋｇ ／ ｈｍ２（以 Ｐ ２Ｏ５ 计） ，钾肥施用量为 １１２．５ ｋｇ ／ ｈｍ２（以 Ｋ２Ｏ 计） ，不施有机肥。 单间作蚕豆氮肥用

量相同，均为小麦的一半，即 １１２．５ ｋｇ ／ ｈｍ２，磷钾肥用量为 １１２．５ ｋｇ ／ ｈｍ２。 蚕豆氮肥、磷肥和钾肥全部作为基

肥一次性施入；间作小麦氮肥 ５０％作为基肥，另外 ５０％作为追肥，分两次施入。
１．２　 种植规格

小区面积 ５．４ ｍ×４ ｍ，小麦条播，行距 ０．２ ｍ，蚕豆点播，行距 ０．３ ｍ，株距 ０．１５ ｍ。 间作小区按 ６ 行小麦 ２
行蚕豆的方式种植，间作小区内有 ３ 个小麦种植带，４ 个蚕豆种植带（每个间作小区的第一和第四个蚕豆带的

最外 １ 行为保护行，不采样）。 在整个试验田的四周均种植 １ ｍ 宽的蚕豆带作为保护行。
１．３　 蚕豆枯萎病调查

于蚕豆枯萎病发病初期（蚕豆分枝期）、发病盛期（蚕豆开花期）和发病末期（蚕豆鼓荚期）进行调查，调
查时单作小区按对角线法选 ５ 点，每点调查 ３ 株，每个小区共调查 １５ 株；间作小区在两个蚕豆带上选取 ５ 点

（第一个带选 ２ 点，第二个带选 ３ 点），每点调查 ３ 株，每个小区共调查 １５ 株（图 １）。 蚕豆枯萎病调查按 ５ 级

分类标准进行［１８］。 病情指数（％）＝ ∑ （各级病株数×相应级值） ／ （最高级值×调查总株数）×１００。

１． ４　 取样

于病害调查的同时进行采样，即病害调查完的蚕豆植株即作为采样植株，蚕豆单间作处理的每个重复均

采 １５ 株蚕豆，将 １５ 株蚕豆的根际土壤混合为 １ 个样品（图 １）。 在田间取得的根际土样立即放入冰盒中保存

用于土壤真菌群落结构和酶活性分析。
１．５　 土壤真菌群落功能多样性分析

土壤真菌代谢功能多样性采用 Ｂｉｏｌｏｇ ＦＦ 板（ＦＦ ＭｉｃｒｏＰｌａｔｅ）进行。 称取相当于 ５ ｇ 烘干土重的新鲜土样

加入 ４５ ｍＬ 无菌的 ０．８５％的 ＮａＣ１ 溶液中，在摇床上振荡 ３０ ｍｉｎ，将土壤样品稀释至 １０－３，吸取 １５０ μＬ 稀释液

至 ＦＦ 板的微孔中。 将接种好的测试板加盖置于 ２５℃下培养，每隔 ２４ ｈ 在自动读盘机上用 Ｂｉｏｌｏｇ Ｒｅａｄｅｒ４．２
软件（Ｂｉｏｌｏｇ， Ｈａｙｗａｒｄ， ＣＡ， ＵＳＡ）读取 ４９０ ｎｍ 波长的光密度值，培养时间为 １６８ ｈ。 采用培养 ９６ ｈ 的数据计

算单孔平均颜色变化率（ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，ＡＷＣＤ）、Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数（Ｈ）和丰富度指数（Ｓ）。

ＡＷＣＤ ＝ ∑（Ｃ ｉ － Ｒ） ／ ９５，式中，Ｃ ｉ为各反应孔在 ４９０ ｎｍ 下的光密度值；Ｒ 为 ＦＦ 板对照孔的光密度值；

Ｃ ｉ– Ｒ 小于 ０ 的孔在计算中均记为零，即 Ｃ ｉ－Ｒ 的值均大于等于 ０。
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图 １　 蚕豆单作（ａ）和小麦与蚕豆间作（ｂ）种植及病害调查与采样示意图

　 Ｆｉｇ． １　 Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｆａｂａ ｂｅａｎ ｍｏｎｏｃｒｏｐｐｉｎｇ （ ａ） ａｎｄ ｗｈｅａｔ ａｎｄ ｆａｂａ ｂｅａｎ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ （ ｂ） ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ
ａｎｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ

Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数（Ｈ）： Ｈ ＝ － ∑Ｐ ｉ × ｌｎＰ ｉ ，式中 Ｐ ｉ ＝ （Ｃ ｉ － Ｒ） ／∑（Ｃ ｉ － Ｒ） 。

丰富度指数（Ｓ）用碳源代谢孔的数目表示群落丰富度指数。
１．６　 镰刀菌数量测定

尖孢镰刀菌计数参照 Ｂｏｏｔｈ Ｃ［２０］的方法选择 ＰＣＮＢ 培养基进行镰刀菌培养，其具体配方为：ＫＨ２ＰＯ４ １．０

ｇ、ＫＣｌ ０．５ ｇ、ＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ ０．５ ｇ、五氯硝基苯（ＰＣＮＢ） ０．５ ｇ， 水 １０００ ｍＬ，培养基用 １０％磷酸调 ｐＨ 值至 ３．８±
０．２， 装瓶灭菌。 待培养基冷却至 ６０℃以下，迅速加入 ０．３ ｇ 硫酸链霉素和 ０．５ ｇ 牛胆汁，然后倒平板备用。 尖

孢镰刀菌计数方法为称取待测根际土 １０ ｇ，放入装有 ９０ ｍＬ 无菌水的三角瓶中，振荡 ３０ ｍｉｎ，将样品稀释至

１０－３，吸取 １００ ｕＬ 菌悬液加入到冷却的 ＰＣＮＢ 培养基中，刮匀，置于 ２８℃黑暗条件下培养 ３ 天后计数。
１．７　 土壤酶活性测定

土壤蔗糖酶测定采用 ３，５－二硝基水杨酸比色法，脲酶测定采用氯酸钠－苯酚钠比色法，过氧化氢酶活性

采用高锰酸钾滴定法进行测定［２１］。
１．８　 蚕豆产量测定

于蚕豆成熟期进行实收测产，单作小区和间作小区均采收 ２ 行蚕豆植株，测定蚕豆的地上部生物量、籽粒

产量和百粒重。
１．９　 数据统计分析

采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ 进行数据处理，采用 ＳＡＳ ８．０ 软件进行方差分析和主成分分析。

２　 结果与分析

２．１　 小麦与蚕豆间作对蚕豆产量的影响

从图 １ 可看出，与单作相比，９２—２４ 与小麦间作对蚕豆地上部干重、籽粒产量和百粒重均无显著影响。
而云豆 ３２４ 与小麦间作和凤豆 ６ 号与小麦间作处理均显著提高了蚕豆地上部干重、籽粒产量和百粒重。

与单作相比，ＹＤ３２４ ／ Ｗ 处理使蚕豆地上部干重、籽粒产量和百粒重分别增加 ５１．２６％、５２．８４％和 ６．４３％；
而 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理使蚕豆地上部干重、籽粒产量和百粒重分别增加 ９９．１１％、４４．２９％和 １２．１７％。 表明 ＹＤ３２４ ／ Ｗ

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理显著改善了蚕豆的生长，增加了蚕豆的产量。

表 １　 小麦与不同品种蚕豆间作对蚕豆产量的影响（平均值±标准偏差）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆａｂａ ｂｅａｎ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｎ ｆａｂａ ｂｅａｎ ｙｉｅｌｄ（Ｍｅａｎ ± ＳＤ）

处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ９２—２４ ９２—２４ ／ Ｗ ＹＤ３２４ ＹＤ３２４ ／ Ｗ ＦＤ６ ＦＤ６ ／ Ｗ

地上部干重 Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ｄｒｙ ｗｅｉｇｈｔ （ｇ ／ ｒｏｗ） ６．１７±０．２５ ａ ６．９７±２．６７ ａ ３．９４±０．５７ ｂ ５．９６±０．２１ ａ ３．６７± ０．３０ ｂ ７．３１±０．９０ ａ

籽粒产量 Ｇｒａｉｎ ｙｉｅｌｄ（ｋｇ ／ ｒｏｗ） ０．５１±０．０３ ｂ ０．５３±０．０２ ｂ ０．３４±０．０３ ｄ ０．５２±０．０３ ｂ ０．４１±０．０４ ｃ ０．６０±０．０５ ａ

百粒重 １００⁃ｓｅｅｄ ｗｅｉｇｈｔ（ｇ） ９１．２８±４．２６ ｂｃｄ ９３．１９±３．１４ ａｂｃ ８８．６３±２．８９ ｄｃ ９４．３３±２．８８ ａｂ ８７．４０±１．８４ ｄ ９８．０３±１．７０ ａ

　 　 ９２—２４： 蚕豆品种 ９２—２４， Ｖａｒｉｅｔｙ ｏｆ ９２—２４； ９２—２４ ／ Ｗ： ９２—２４ 与小麦间作， ９２—２４ ａｎｄ ｗｈｅａｔ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ； ＹＤ３２４： 云豆 ３２４，

Ｙｕｎｄｏｕ３２４； ＹＤ３２４ ／ Ｗ： 云豆 ３２４ 与小麦间作， Ｙｕｎｄｏｕ３２４ ａｎｄ ｗｈｅａｔ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ；ＦＤ６： 凤豆 ６ 号， Ｆｅｎｇｄｏｕ６； ＦＤ６ ／ Ｗ： 凤豆 ６ 号与小麦间作，

Ｆｅｎｇｄｏｕ６ ａｎｄ ｗｈｅａｔ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ． 表中同行不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．２　 间作对蚕豆枯萎病病情指数的影响

从图 ２ 可看出，发病初期，ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理均显著降低了蚕豆枯萎病的病情指数，分别比单作蚕

豆降低病指 ５７．１４％和 ４１．６７％，而 ９２—２４ ／ Ｗ 处理蚕豆枯萎病病指与单作蚕豆无显著差异。
发病盛期，与发病初期相似，表现为 ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理均显著降低了蚕豆枯萎病的病情指数，病

指分别比单作蚕豆降低 １５．６３％和 １０．００％，而 ９２—２４ ／ Ｗ 处理蚕豆枯萎病病指与单作蚕豆无显著差异。
发病末期，与单作处理相比，ＦＤ６ ／ Ｗ 处理使蚕豆枯萎病病情指数显著降低 ２２．４１％，而 ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ９２—

图 ２　 不同品种蚕豆与小麦间作对蚕豆枯萎病病情指数的影响

Ｆｉｇ． ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｆａｂａ ｂｅａｎ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｅｄ ｗｈｅａｔ ｏｎ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｆａｂａ ｂｅａｎ ｆｕｓａｒｉｕｍ ｗｉｌｔ
Ｍ：单作， Ｍｏｎｏｃｒｏｐｐｉｎｇ； Ｉ： 间作， Ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ． 图中相同发病时期不同字母表示 ０． ０５ 水平下的差异显著性（ Ｐ ＜ ０． ０５） ，下同．

２４ ／ Ｗ 处理单间作处理间无显著差异（图 ２）。
２．３　 间作对蚕豆枯萎病病原菌（尖孢镰刀菌）数量的影响

从图 ３ 可看出，发病初期，ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理显著降低了蚕豆根际的镰刀菌数量。 与单作相比，
ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理根际镰刀菌数量分别降低 ３２．０６％和 ２９．８８％，而 ９２—２４ ／ Ｗ 处理蚕豆根际镰刀菌数

量与单作蚕豆无显著差异。
发病盛期，与发病初期相似，ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理显著降低了根际镰刀菌的数量，分别比单作蚕豆降

低 ４５．５７％和 １７．６９％，而 ９２—２４ ／ Ｗ 处理蚕豆根际镰刀菌数量与单作蚕豆无显著差异。
发病末期，ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理分别比单作显著降低蚕豆根际镰刀菌数量 ３９．２４％和 ５０．７６％，而

９２—２４ ／ Ｗ 处理蚕豆根际镰刀菌数量与单作蚕豆无显著差异（图 ３）。
２．４　 间作对蚕豆根际真菌代谢功能多样性的影响

２．４．１　 间作对根际真菌群落代谢剖面的影响

各处理根际土壤 Ｂｉｏｌｏｇ 代谢剖面， 即平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）随培养时间呈明显的“Ｓ”型曲线变化。
ＡＷＣＤ 值能表征微生物群落碳源利用率，是土壤微生物群落利用单一碳源能力的重要指标，其随时间的变化

是微生物碳源利用强度的反映，因此 ＡＷＣＤ 值可表征土壤微生物的活性［２２］。 土壤连续培养 ７ ｄ，每隔 ２４ ｈ 测

５　 ４ 期 　 　 　 胡国彬　 等：间作缓解蚕豆连作障碍的根际微生态效应 　
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图 ３　 不同品种蚕豆与小麦间作对蚕豆根际镰刀菌数量的影响

Ｆｉｇ． ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｆａｂａ ｂｅａｎ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｅｄ ｗｉｔｈ ｗｈｅａｔ ｏｎ ｆａｂａ ｂｅａｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｓａｒｉｕｍ ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ ａｍｏｕｎｔ

得的 ＡＷＣＤ 值变化如图 ４，ＡＷＣＤ 随培养时间延长而提高，各处理的 ＡＷＣＤ 值在 ２４ ｈ 之前很小，表明在 ２４ ｈ
内碳源基本未被利用；培养 ２４ ｈ 后 ＡＷＣＤ 值快速升高，反映培养 ２４ ｈ 后碳源被根际真菌大幅度利用（图 ４）。

从培养 ９６ ｈ 时的 ＡＷＣＤ 值来看，间作对根际真菌的 ＡＷＣＤ 值有显著影响（Ｆ＝ ７４３８．３２， Ｐ＜０．０１），但间作

效应受蚕豆品种的影响。 ＦＤ６ ／ Ｗ 和 ＹＤ３２４ ／ Ｗ 处理均显著提高了根际真菌的活性，其中又以 ＦＤ６ 的效果最

好，间作比单作提高 ＡＷＣＤ 值 ６１．７５％；而间作 ＹＤ３２４ 比单作 ＹＤ３２４ 提高 ＡＷＣＤ 值 ４６．４９％；９２—２４ ／ Ｗ 处理

蚕豆根际真菌的 ＡＷＣＤ 值比单作降低 ２．７２％（图 ４）。 表明间作对蚕豆根际真菌活性的影响与蚕豆品种有密

切的关系。

图 ４　 不同品种蚕豆与小麦间作对蚕豆根际平均颜色变化率的影响

Ｆｉｇ． ４　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｆａｂａ ｂｅａｎ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｅｄ ｗｉｔｈ ｗｈｅａｔ ｏｎ ＡＷＣＤ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｆａｂａ ｂｅａｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
　 　 Ｍ９２—２４： ９２—２４ 单作， ９２—２４ ｍｏｎｏｃｒｏｐｐｉｎｇ； Ｉ９２—２４： ９２—２４ 与小麦间作，９２—２４ ａｎｄ ｗｈｅａｔ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ； ＭＹＤ３２４： 云豆 ３２４ 单作，
Ｙｕｎｄｏｕ３２４ ｍｏｎｏｃｒｏｐｐｉｎｇ； ＩＹＤ３２４： 云豆 ３２４ 与小麦间作， Ｙｕｎｄｏｕ３２４ ａｎｄ ｗｈｅａｔ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ；ＭＦＤ６： 凤豆 ６ 号单作， Ｆｅｎｇｄｏｕ６ ｍｏｎｏｃｒｏｐｐｉｎｇ；
ＩＦＤ６： 凤豆 ６ 号与小麦间作， Ｆｅｎｇｄｏｕ６ ａｎｄ ｗｈｅａｔ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ

２．４．２ 间作对蚕豆根际真菌多样性指数的影响

间作对蚕豆根际真菌香农多样性指数（Ｈ）和丰富度指数（Ｓ）的影响见表 ２。 从表 ２ 可看出，与单作蚕豆

相比，ＹＤ３２４ ／ Ｗ 处理使蚕豆根际 Ｈ 和 Ｓ 分别显著提高 １．１５％和 １６．２２％；ＦＤ６ ／ Ｗ 处理使蚕豆根际 Ｈ 和 Ｓ 分别

显著提高 ３．０７％和 ８．３０％；９２—２４ ／ Ｗ 处理对蚕豆根际 Ｈ 和 Ｓ 均无显著影响。
２．４．３　 间作蚕豆根际真菌群落的主成分分析

利用培养 ９６ ｈ 的数据进行真菌群落功能的主成分分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＡ）。 ９５ 个主成

分因子中前 ７ 个累积方差贡献率达 １００％，其中第 １ 主成分（ＰＣ１）的方差贡献率为 ３２．８５％，第 ２ 主成分（ＰＣ２）

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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为 ２２．１１％，第 ３－７ 主成分贡献率较小，为 ４．７１％—１４．０５％。 从中选取累积方差贡献率为 ５４．９６％的前两个主

成分 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 来进行真菌群落功能多样性分析，ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 的特征根分别为 ３２．８５ 和 ２１．１１。

表 ２　 间作对蚕豆根际真菌多样性指数和丰富度指数的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｏｎ ｆｕｎｇｉ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｆａｂａ ｂｅａｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

蚕豆品种
Ｆａｂａ ｂｅａｎ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

种植模式
Ｐｌａｎｔ ｐａｔｔｅｒｎ

Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ（Ｈ）

丰富度指数
Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ（Ｓ）

９２—２４ Ｍ ４．３７ｂ ８９ａ

Ｉ ４．３７ｂ ９０ａ

云豆 ３２４ ＹＤ３２４ Ｍ ４．２６ｄ ７４ｅ

Ｉ ４．３１ｃ ８６ｂ

凤豆 ６ 号 ＦＤ６ Ｍ ４．２５ｅ ８０ｃ

Ｉ ４．３８ａ ８７ｂ

　 　 同列中不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

主成分分析表明（图 ５），间作明显改变了根际真菌的群落结构，但间作对蚕豆根际真菌群落结构的影响

与蚕豆品种有关。 ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理与蚕豆单作处理在主成分向量空间中均有较好的分离，而 ９２—
２４ 单间作处理在主成分向量空间中几乎无分离。 表明云豆 ３２４、凤豆 ６ 号与小麦间作均明显改变了蚕豆根际

真菌的群落结构，而 ９２—２４ 与小麦间作对蚕豆根际真菌群落结构无明显影响。

图 ５　 不同品种蚕豆与小麦间作系统蚕豆根际真菌群落结构的主成分分析

Ｆｉｇ． ５　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｆａｂａ ｂｅａｎ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｅｄ ｗｉｔｈ ｗｈｅａｔ ｓｙｓｔｅｍ

２．５　 小麦与不同品种蚕豆对蚕豆根际土壤酶活性的影响

２．５．１　 间作对蚕豆根际土壤蔗糖酶活性的影响

蔗糖酶广泛存在于所有土壤中，能使蔗糖水解成葡萄糖和果糖，成为植物和微生物能利用的营养物质，因
此蔗糖酶是表征土壤生物化学活性的重要酶［２１］。 从图 ６ 可看出，蚕豆从发病初期开始到发病末期，不同品种

蚕豆单间作处理根际土壤蔗糖酶活性均呈先上升后下降的趋势，在发病盛期达到最高峰。
整个发病期，间作对蚕豆根际土壤蔗糖酶活性均具有显著影响（发病初期， Ｆ ＝ ５６．２９，Ｐ＜０．０１；发病盛期，

Ｆ＝ ２５．３８， Ｐ＜０．０１；发病末期，Ｆ ＝ ６．３４， Ｐ＜０．０１）。 发病初期，ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理蚕豆根际土壤蔗糖酶

活性均显著高于单作，分别比单作提高 ２７．４３％和 ２３．９４％。 发病盛期和发病末期，ＦＤ６ ／ Ｗ 处理蚕豆根际土壤

蔗糖酶活性均显著高于单作，分别比单作提高 ５３．８９％和 ６５．４７％。 而整个发病期，９２—２４ ／ Ｗ 处理蚕豆根际土

壤蔗糖酶活性与单作无显著差异（图 ６）。
２．５．２　 间作对蚕豆根际土壤脲酶活性的影响

脲酶是一种专性较强的酶，能酶促酰胺态有机氮化物水解转化为植物可以直接吸收利用的无机氮化物，
在土壤氮素转化过程中起着重要作用，其活性在一定程度上可反映土壤供氮能力［２１］。 从图 ７ 可看出，随蚕豆

７　 ４ 期 　 　 　 胡国彬　 等：间作缓解蚕豆连作障碍的根际微生态效应 　
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图 ６　 不同品种蚕豆与小麦间作对蚕豆根际蔗糖酶活性影响

Ｆｉｇ． ６　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｆａｂａ ｂｅａｎ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｅｄ ｗｉｔｈ ｗｈｅａｔ ｏｎ ｉｎｖｅｒｔａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎ ｆａｂａ ｂｅａｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

发病程度的加重，各品种蚕豆单间作处理根际土壤脲酶活性均呈先上升后下降的趋势，在发病盛期达到最

高峰。
整个发病期，间作对蚕豆根际土壤脲酶活性均有显著影响（发病初期，Ｆ ＝ ３．７３， Ｐ＜０．０５；发病盛期，Ｆ ＝

１２．８９， Ｐ＜０．０１； 发病末期，Ｆ＝ １７．０１， Ｐ＜０．０１）。 发病初期，ＹＤ３２４ ／ Ｗ 处理显著提高了蚕豆根际土壤的脲酶活

性，比单作提高 ３５．５８％；发病盛期，ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理蚕豆根际土壤脲酶活性均显著高于单作，分别比

单作提高 ２５．１３％和 ３６．４７％；发病末期，ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理蚕豆根际土壤脲酶活性分别比单作显著提

高 ８４．９２％和 ４５．６２％（图 ７）。
而发病初期、盛期和末期，９２—２４ ／ Ｗ 处理蚕豆根际土壤脲酶活性与单作相比均无显著差异（图 ７）。

图 ７　 不同品种蚕豆与小麦间作对蚕豆根际土壤脲酶活性影响

Ｆｉｇ． ７　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｆａｂａ ｂｅａｎ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｅｄ ｗｉｔｈ ｗｈｅａｔ ｏｎ ｕｒｅａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎ ｆａｂａ ｂｅａｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

２．５．３　 间作对蚕豆根际土壤过氧化氢酶活性的影响

过氧化氢酶能破坏土壤中生化反应生成的过氧化氢，减轻对植物的危害，其活性在一定程度上可反映土

壤解毒作用的强弱［２１］。 发病初期和发病盛期，间作对蚕豆根际土壤氧化氢酶活性均具有显著影响（发病初

期，Ｆ＝ ７．６４，Ｐ＜０．０１； 发病盛期，Ｆ＝ １１．６４，Ｐ＜０．０１）。 发病初期，ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理蚕豆根际土壤过氧

化氢酶活性显著高于单作，分别比单作高 １５．３８％和 １４．９８％。 发病盛期，ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理蚕豆根际

土壤过氧化氢酶活性比单作显著提高 １７．７１％和 ２６．２２％。 而 ９２—２４ ／ Ｗ 处理与单作蚕豆根际土壤过氧化氢酶

活性无显著差异。 发病末期，间作对蚕豆根际土壤过氧化氢酶活性无显著影响（图 ８）。
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图 ８　 不同品种蚕豆与小麦间作对蚕豆根际土壤过氧化氢酶活性影响

Ｆｉｇ． ８　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｆａｂａ ｂｅａｎ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｅｄ ｗｉｔｈ ｗｈｅａｔ ｏｎ ｃａｔａｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎ ｆａｂａ ｂｅａｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

３　 讨论

３．１　 根际真菌群落结构和多样性对间作缓解连作障碍的响应

连作条件下土壤中致病真菌类微生物大量繁殖和微生物区系的变化，是连作障碍的主要原因之

一［５，１３，２３］。 马铃薯的连作较轮作显著降低了块茎产量、植株生物量及经济生产力，连作马铃薯根际真菌群落

结构发生了显著变化［２４］。 研究表明对作物土传病害的抑制在一定程度上是土壤微生物群体的作用，当微生

物群落结构越丰富、多样性越高时对抗病原菌的综合能力就越强，因此调控作物根际微生物活性、多样性和群

落结构是减轻土传病害的关键［２５］。
间套作比单一栽培更有利于增加土壤微生物数量，维持土壤微生物的多样性，最终减轻土传病害的发生

危害而成为缓解连作障碍的有效方法［１３，２６］。 宋亚娜等［２７］采用 ＤＧＧＥ 的研究表明，小麦与玉米间作显著改变

了玉米根际真菌群落结构组成。 本研究采用 Ｂｉｏｌｏｇ ＦＦ 板的研究结果表明，ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理显著提

高了蚕豆根际真菌的多样性指数和丰富度指数（表 ２），明显改变了蚕豆根际真菌的群落结构（图 ５），显著降

低了蚕豆根际镰刀菌的数量（图 ３），导致蚕豆根际病原真菌数量占真菌总数的百分比下降，使蚕豆枯萎病得

到有效控制并显著提高了蚕豆产量（表 １）。 这与旱作水稻和西瓜间作提高了西瓜根际土壤微生物群落多样

性，降低西瓜枯萎病病情指数的结论相同［１３］。
研究证实，根系分泌物在塑造土壤微生物群落中起着重要的作用，由于根系分泌物的成分和含量不同，会

对土壤微生物的生长和代谢产生不同的影响［２８］。 间作种植在增加地上部多样性的同时，也显著增加了根系

分泌物的种类和数量，从而产生正反馈调节作用，增加根际土壤微生物的功能多样性［１２，２９］。 本研究中，蚕豆

与小麦间作改变根际真菌群落结构，缓解蚕豆连作障碍的原因可能是由于间作作物根系的交错叠加作用，根
系分泌物十分丰富，使根际土壤中含有更多的维生素、碳水化合物、氨基酸和有机酸等碳源，不仅为根际真菌

的生存和繁殖提供了所需的营养和能源物质，而且间作系统中不同作物会产生不同的特异根系分泌物，并形

成与之相适应的根际真菌群落，从而促进土壤真菌群落结构多样化的形成，使土壤健康发展。
同时本研究中不同品种蚕豆与小麦间作对蚕豆枯萎病的控制效应存在差异，这可能与不同品种蚕豆根系

分泌物的差异有关。 我们的前期研究表明，云豆 ３２４、凤豆 ６ 号根系分泌物中游离氨基酸和可溶性总糖含量

较高，而 ９２—２４ 根系分泌物中游离氨基酸和可溶性总糖含量显著低于云豆 ３２４ 和凤豆 ６ 号（另文发表）。 蚕

豆根系分泌物种类和含量的差异通过影响小麦与蚕豆间作系统根际微生物群落结构的变化而最终影响对病

原菌的抑制效果，表现出小麦与不同品种蚕豆间作控病效果的差异。 而有关小麦与不同品种蚕豆间作对根系

分泌物的影响还需进一步深入研究。
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３．２　 根际真菌活性对间作缓解连作障碍的响应

土壤微生物群落的 ＡＷＣＤ 与作物发病情况有较好的一致性，是表征与土壤防病能力密切相关的重要参

数［２２］。 本研究中 ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理显著提高了蚕豆根际真菌对碳源的利用能力并降低了蚕豆枯萎病

的病情指数（图 ２），原因一方面可能是 ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 条件下蚕豆根际真菌活性提高（图 ４），能利用多

种碳源且利用效率较高，使蚕豆根际真菌生长更好，从而大量消耗根际的能源和碳源，对病原菌来说可用的碳

源较少而不能大量增殖，最终抑制了镰刀菌的生长而降低病害的发生（图 ３）。 研究表明单一连作条件下，作
物根系分泌和土壤中累积的自毒物质会促进病原菌的增殖，恶化微生物群落环境，助长土传病害的发生，而恶

化的微生物群落结构使土壤中自毒物质降解缓慢，造成自毒物质积累而进一步加重作物连作障碍［３０］。 因此

ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理降低蚕豆枯萎病病情指数的另一方面原因可能是间作提高了蚕豆根际真菌的活性，
从而促进根际真菌对自毒物质的分解而减轻其对病原菌的刺激作用。
３．３　 根际土壤酶活性对间作缓解连作障碍的响应

土壤酶是土壤质量或健康评价指标体系中的重要指标之一［２３］。 单一作物持续连作会使蔗糖酶、脲酶、磷
酸酶等土壤酶活性随连作时间延长而下降［３１］。 随花生连作年限增加，过氧化氢酶活性下降，土壤中氧化作用

降低，使过氧化氢分解减慢，导致过氧化氢在土壤中大量积累，容易使根系的毒害作用加重而引起连作障

碍［３２］。 王树起等［３３］的研究表明，土壤酶活性降低是造成大豆连作障碍减产的重要原因之一。 本研究结果表

明，３ 个发病期，ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理均显著提高了蚕豆根际土壤脲酶活性（图 ７）；ＦＤ６ ／ Ｗ 处理显著提高

了蚕豆根际土壤的蔗糖酶活性（图 ６）；发病初期和发病盛期，ＹＤ３２４ ／ Ｗ 和 ＦＤ６ ／ Ｗ 处理均显著提高了蚕豆根

际土壤过氧化氢酶活性（图 ８）。 本研究结果与玉米大豆间作提高根际土壤脲酶、磷酸酶、转化酶和蛋白酶活

性的结论相似［３４］。
间作提高土壤酶活性的原因可能是在间作系统中，两种作物根系的互作不仅使有机物转化速度加快，生

物氧化代谢活动加强，而且增加了根际微生物数量和活性，使作物根系和微生物向土壤中释放酶的数量增加；
而间作系统酶活性提高并降低土传病害的原因可能是间作系统中根际微生物活性增强，对土壤中自毒物质进

行加速分解而减轻自毒物质对酶活性的抑制作用。 本研究结果表明间作提高蚕豆根际土壤酶活性对控制蚕

豆枯萎病发生具有影响，这与嫁接辣椒根际土壤过氧化氢酶和脱氢酶活性均显著高于自根苗，嫁接辣椒较高

的根际土壤酶活性是其青枯病抗性增强的重要原因之一的结论相似［３５］。
总之，小麦与蚕豆间作系统中，蚕豆根际土壤中真菌群落的多样性和丰富度显著增加，真菌活性显著增

强，真菌群落结构发生了明显变化，蚕豆枯萎病致病菌—尖孢镰刀菌的数量显著降低，根际土壤酶活性增强，
最终减轻了蚕豆枯萎病的危害并提高了蚕豆产量。 小麦与蚕豆间作改变了蚕豆根际的微生态环境，使根际土

壤朝着健康方向转化，最终缓解了蚕豆连作障碍的不良影响。
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