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间作绿肥对油菜根际土壤碳氮及根际微生物的影响
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摘要：在我国西南紫色土地区，农田生态环境极为脆弱，绿肥应用也面临严峻问题。 为改善农田土壤健康状况，探索绿肥的应用

途径，通过紫云英与油菜间作，重点探讨了绿肥紫云英对油菜根际土壤碳氮及其微生物特征的影响，同时与秸秆覆盖的效应作

了比较，其创新性在于将绿肥紫云英应用于西南旱地，并且为建立新的油菜种植模式作铺垫。 结果表明：与秸秆覆盖相比，间作

绿肥紫云英是影响油菜根际土壤环境的主要因素。 间作紫云英减少了油菜根际土壤碳、氮含量，改变了油菜根际土壤碳氮比。
间作紫云英也减少了油菜根际土壤微生物量，改变了油菜根际土壤微生物群落结构，改善了油菜根际土壤通气状况，抑制了厌

氧细菌的生长。
关键词：紫云英；秸秆覆盖；根系互作；有机碳；微生物
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中国是利用绿肥最早的国家，公元前 １０００ 多年就开始利用除掉的杂草来养地，公元前 ３００ 多年就有关于

利用栽培作物做绿肥的记载［１］。 绿肥具有提供养分、合理用地养地、部分替代化肥、提供饲草来源、保障粮食

安全、改善生态环境、固氮、吸碳以及节能减耗等作用［２］，也可为抑制全球气候变暖做出贡献［３］。 然而，自 ２０
世纪 ８０ 年代以来，随着化肥工业的迅猛发展，绿肥应用面临严峻考验。

研究发现，间作优势产生的主要生态机制是生态位分离，实现资源利用最大化［４⁃５］，而这种间作效益的产

生与土壤环境的改变密不可分［６］。 土壤微生物作为评价土壤健康的重要指标之一［７］，作用于土壤物质转化

和能量流动，并参与许多重要的生物化学反应［８］。 目前，我国北方普遍实施的间作模式是玉米和豆科作物间

作，在南方各种间作模式潜力巨大，尤其在我国生态环境脆弱的西南紫色土地区。 目前，西南紫色土地区以秸

秆覆盖、垄作为主的保护性耕作在保土保水、改善土壤肥力、增加固碳潜力、提高作物产量方面的效益显

著［９⁃１１］，但对于农田绿肥（尤其是冬季绿肥）与主作物间作的研究尚属空白。 基于此，本研究以紫云英为主要

绿肥作物，通过紫云英与油菜间作，重点探讨了绿肥紫云英对油菜根际土壤碳氮及其微生物特征的影响，同时

与秸秆覆盖的效应作了比较，一方面为油菜高产稳产提供理论支撑，另一方面为建立新的农田可持续利用模

式奠定基础。

１　 材料与方法

１．１　 试验地概况

本试验在中国重庆市北碚区西南大学教学试验农场进行。 当地多年平均降雨量 １１５６．８ｍｍ，其中春、夏、
秋、冬降雨量分别为全年的 ２５．３％、４６．８％、２２．５％和 ５．４％，年蒸发量 １１８１．１ｍｍ，年日照时数在 ８８８．５—１５３９．６ｈ
之间，日照百分率仅为 ２５％—３５％，冬季日照更少，仅占全年的 １０％左右。 试验所用土壤为旱地紫色土，地力

相对均匀。 试验前土壤 ｐＨ 值 ６．４７，土壤有机质 ２８．００ｇ ／ ｋｇ，全氮 １．６８ｇ ／ ｋｇ，全磷 １．４６ｇ ／ ｋｇ，全钾 ３４．５４ｇ ／ ｋｇ，碱
解氮 ３８．２３ｍｇ ／ ｋｇ，速效磷 １８．１３ｍｇ ／ ｋｇ，速效钾 １７０．１３ｍｇ ／ ｋｇ。
１．２　 试验设计

采取桶栽试验，绿肥作物为紫云英，主作物为油菜，于 ２０１４ 年 １１ 月 ４ 日播种，２０１５ 年 ４ 月 １９ 日收获，随
机区组排列，２×３ 双因素试验设计，３ 次重复。 设 ３ 种隔根方式：Ⅰ．完全隔根（Ｆ）：用塑料膜完全隔根，无根系

互作；Ⅱ．尼龙网隔根（Ｐ）：用 １２０ 目尼龙网隔根，根系部分互作，养分互通；Ⅲ．不隔根（Ｎ）：不隔根，根系完全

互作。 设 ２ 种覆盖方式：Ⅰ．无覆盖（Ｔ）：作物生长期内均不进行秸秆覆盖。 Ⅱ．覆盖（Ｓ）：于作物播种期将相当

于 ３７５０ｋｇ ／ ｈｍ２的水稻秸秆均匀覆盖（０．１５ｋｇ ／桶）。 在 １６０Ｌ 钢化桶内进行，每桶装土 ５０ｋｇ，施氮肥（Ｎ）０．１０ｇ ／
ｋｇ，磷肥（Ｐ ２Ｏ５）０．１０ｇ ／ ｋｇ，钾肥（Ｋ２Ｏ）０．１０ｇ ／ ｋｇ，肥料为三洋牌 １６⁃ １６⁃ １６ 三元素复合肥，所有肥料与土混匀于

播种前一次施入，分 ３ 行平行摆布，行间距 １ｍ×１ｍ。 紫云英和油菜采取条播（间距 ２０ｃｍ），每桶各播种一行，
出苗后每桶各留 ２ 株油菜（间距 ２０ｃｍ）。
１．３　 测定指标与方法

土壤样品采集：于油菜收获时取根际土壤样品，将植株根系用铁铲从土壤中挖出（保证根系完整），慢慢

抖掉与根系结合比较松散的土壤，然后用经火焰灭菌的镊子刮取附着在作物根系上的薄层（ ＜１０ｍｍ）土壤作

为根际土壤，并将取得的土样弄碎混匀，按 ４ 分法取样，用无菌塑料袋包好，带回实验室后，一部分自然晾干用

于根际土壤总有机碳、水溶性有机碳和全氮的测定；另一部分迅速过筛，除去杂物后，分别取 １５—２０ｇ 根际土

壤保存在 ４℃冰箱内，用于土壤微生物的测定。
土壤有机碳测定：将自然晾干后的根际土壤过 ０．２５ｍｍ 土筛，用于测定总有机碳；另取 ２０ｇ 过 ２ｍｍ 土筛的

风干土样，按水土比 ２∶１ 添加蒸馏水，在室温下震荡 ３０ｍｉｎ（２００ｒ ／ ｍｉｎ），再离心 ２０ｍｉｎ（４０００ｒ ／ ｍｉｎ），然后用

０．４５μｍ微孔滤膜过虑，滤液用于测定水溶性有机碳。 土壤总有机碳和水溶性有机碳采用岛津 ＴＯＣ 分析仪

（ＴＯＣ⁃Ｌ ＳＳＭ⁃５０００Ａ ａｎｄ ＡＳＩ⁃Ｌ，日本 ＳＨＩＭＡＤＺＵ 公司）测定。 经测定试验土壤 ｐＨ 值低于 ６．５，偏酸性，无机碳

含量忽略不计，总碳即为土壤总有机碳含量。
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土壤全氮测定：采用半微量开氏法，使用全自动凯氏定氮仪（ＫｊｅｌｔｅｃＴＭ ２３００， ＦＯＳＳ）进行分析测定。
土壤微生物测定：采用修正的 Ｂｌｉｇｈ－Ｄｙｅｒ 方法，用 Ａｇｉｌｅｎｔ ６８５０ 气相色谱仪（ＦＩＤ 检测器）分析 ＰＬＦＡ 的成

分。 色谱条件为： ＨＰ⁃５ 柱（２５．０ｍ×２００μｍ×０．３３μｍ）。 各成分脂肪酸通过 ＭＩＤＩ Ｓｈｅｒｌｏｃｋ 微生物鉴定系统

（６．１， ＭＩＤＩ， Ｉｎｃ．， Ｎｅｗａｒｋ， ＤＥ）进行，标准品购于美国 ＭＩＤＩ 公司的 Ｃ９－Ｃ２０ 的脂肪酸甲酯，ＰＬＦＡ 用 Ｃ１９：０ 做

内标，换算 ＰＬＦＡ 的绝对含量。 在检测到的所有脂肪酸中，代表细菌的脂肪酸有 ｉ１５：０，ａ１５：０，ｉ１６：０，１６：１ｗ９ｃ，
ｉ１７：０，ａ１７：０，１７：０，ｃｙ１７：０，１８：１ｗ７ｃ，ｃｙ１９：０ｗ８ｃ［１２］；代表真菌的脂肪酸有 １８：２ｗ６，９ｃ［１２］；代表放线菌的脂肪酸

有 １０Ｍｅ１７：０，１０Ｍｅ１８：０［１３］；代表革兰氏阳性菌的脂肪酸用 ｉｓｏ 或 ａｎｔｅｉｓｏ 进行标记［１４］；代表革兰氏阳性菌的脂

肪酸为 ｃｙ１７：０［１４］；代表丛枝菌根的脂肪酸用 １６：ｌｗ５ 进行标记［１５］。
１．４　 统计分析

用 Ｅｘｃｅｌ 和 ＳＰＳＳ 软件进行数据整理、分析，采用 Ｇｅｎｅｒａｌ Ｌｉｎｅａｒ Ｍｏｄｅｌ 进行单变量双因素方差分析，多重

比较采用 Ｄｕｎｃａｎ′ｓ 新复极差法。

２　 结果与分析

２．１　 油菜根际土壤碳氮特征

与秸秆覆盖相比，隔根方式对油菜根际土壤碳、氮均有显著影响。 其中，隔根方式对油菜根际土壤总有机

碳和水溶性有机碳均有极显著影响（Ｐ＜０．０１），对土壤全氮、碳氮比均有显著影响（Ｐ＜０．０５），而覆盖方式和两

因素的交互作用对土壤碳、氮的影响不显著。 可见，两因素中隔根方式是主效应，即间作绿肥紫云英对油菜根

际土壤碳、氮均有显著影响（表 １）。
对总有机碳，在相同的隔根条件下，秸秆覆盖与否对总有机碳的影响均不显著；而不论是否秸秆覆盖，无

隔根条件下的油菜根际土壤总有机碳显著低于完全隔根。 对水溶性有机碳，秸秆覆盖与否差异不显著，无隔

根条件下的油菜根际土壤水溶性有机碳显著低于完全隔根。 对土壤全氮，仅秸秆覆盖条件下的完全隔根处理

与无秸秆覆盖条件下的无隔根处理有显著差异。 对土壤 Ｃ ／ Ｎ 比，无秸秆覆盖完全隔根、秸秆覆盖半隔根处理

分别与无秸秆覆盖无隔根处理有显著差异。 说明间作绿肥紫云英显著影响了油菜根际的土壤碳氮含量，影响

了油菜对根际土壤碳氮的吸收利用（表 １）。

表 １　 不同处理对油菜根际土壤碳氮的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｉｎ ｒａｐｅｓｅｅｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

总有机碳 ／ （ｇ ／ ｋｇ）
Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ

水溶性有机碳 ／ （ｍｇ ／ Ｌ）
Ｗａｔｅｒ⁃ｓｏｌｕｂｌｅ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ

全氮 ／ （ｇ ／ ｋｇ）
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

碳氮比
Ｃ ／ Ｎ ｒａｔｉｏ

ＦＴ ９．２９±０．２３ａ ０．５６±０．０４ａ １．０５±０．０６ａｂ ８．８５±０．４０ａ

ＦＳ ９．２１±０．８５ａ ０．５２±０．００ａｂ １．０７±０．１３ａ ８．６４±０．３４ａｂ

ＰＴ ８．７９±０．３１ａｂ ０．４９±０．０１ａｂｃ １．０２±０．０３ａｂ ８．５９±０．４２ａｂ

ＰＳ ８．６９±０．３９ａｂ ０．４５±０．０２ｂｃｄ ０．９９±０．０２ａｂ ８．７９±０．５９ａ

ＮＴ ７．５５±０．３０ｃ ０．４３±０．０２ｃｄ ０．９３±０．０４ｂ ８．１０±０．０４ｂ

ＮＳ ８．１２±０．１６ｂｃ ０．３９±０．０６ｄ ０．９７±０．０３ａｂ ８．３８±０．０８ａｂ

隔根方式 Ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ０．００１∗∗ ０．００３∗∗ ０．０３５∗ ０．０３０∗

覆盖方式 Ｍｕｌｃｈｉｎｇ ０．５３０ ０．１４８ ０．８１０ ０．５６３

隔根×覆盖 Ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ × Ｍｕｌｃｈｉｎｇ ０．３３９ ０．９４４ ０．６０２ ０．３５８

　 　 ＦＴ：完全隔根＋无覆盖 Ｆｕｌｌ ｒｏｏｔ ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｐｌａｓｔｉｃ ｆｉｌｍ ＋ ｎｏ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ；ＦＳ：完全隔根＋覆盖 Ｆｕｌｌ ｒｏｏｔ ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｐｌａｓｔｉｃ ｆｉｌｍ ＋ ｓｔｒａｗ

ｍｕｌｃｈｉｎｇ；ＰＴ：尼龙网隔根＋无覆盖 Ｐａｒｔｉａｌ ｒｏｏｔ ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｎｙｌｏｎ ｎｅｔｓ ＋ ｎｏ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ；ＰＳ：尼龙网隔根＋覆盖 Ｐａｒｔｉａｌ ｒｏｏｔ ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｎｙｌｏｎ

ｎｅｔｓ ＋ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ；ＮＴ：不隔根＋无覆盖 Ｎｏ ｒｏｏｔ ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ＋ ｎｏ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ；ＮＳ：不隔根＋覆盖 Ｎｏ ｒｏｏｔ ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ＋ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ；表中不同字母

表示在 ０．０５ 水平上差异显著（Ｐ＜０．０５），∗表示在 ０．０５ 水平上差异显著（Ｐ＜０．０５），∗∗表示在 ０．０１ 水平上差异显著（Ｐ＜０．０１）

２．２　 油菜根际土壤微生物量

由图 １ 可知，在相同的隔根条件下，是否秸秆覆盖对油菜根际土壤微生物量的影响均不显著，仅在完全隔
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图 １　 不同处理对油菜根际土壤总微生物量的影响

Ｆｉｇ．１　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡ

　 Ｆ：完全隔根，ｆｕｌｌ ｒｏｏｔ ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｐｌａｓｔｉｃ ｆｉｌｍ；Ｐ：尼龙网隔根，

ｐａｒｔｉａｌ ｒｏｏｔ ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｎｙｌｏｎ ｎｅｔｓ；Ｎ：不隔根，ｎｏ ｒｏｏｔ ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ；

Ｔ：无覆盖，ｎｏ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ；Ｓ：覆盖，ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ；图中不同字母

表示在 ０．０５ 水平上差异显著（Ｐ＜０．０５）

根条件下的微生物量显著高于无隔根处理，可见隔根方

式是主效应，对油菜根际土壤微生物量有显著影响（Ｐ＜
０．０５），而覆盖方式和两因素的交互作用对土壤微生物

量的影响不显著。 说明间作紫云英显著影响了油菜根

际土壤微生物量，使之明显减少。
不同处理间油菜根际土壤细菌、真菌、放线菌含量

均不同，其中完全隔根处理的根际土壤细菌含量显著高

于无隔根处理，秸秆覆盖条件下完全隔根处理的真菌含

量显著高于无秸秆覆盖条件下的半隔根和无隔根处理，
无秸秆覆盖条件下完全隔根处理的放线菌含量则显著

高于秸秆覆盖条件下的无隔根处理。 对于 ＡＭ 菌根，也
是完全隔根处理显著高于无隔根处理。 此外，不同处理

也改变了油菜根际土壤的真菌细菌比，其中秸秆覆盖条

件下半隔根处理的真菌细菌比与无秸秆覆盖条件下的

完全隔根和半隔根处理显著不同（表 ２）。
另外，对于革兰氏阳性菌和革兰氏阴性菌（表 ２），

无秸秆覆盖条件下完全隔根处理的革兰氏阳性菌含量显著高于秸秆覆盖条件下的无隔根处理，完全隔根处理

的革兰氏阴性菌含量则显著高于无隔根处理。 同时，不同处理间革兰氏阳性菌 ／革兰氏阴性菌也发生变化，同
样是完全隔根处理与无隔根处理显著不同。

表 ２　 不同处理对各类微生物含量的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｖａｒｉｏｕｓ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ ／
（ｎｍｏｌ ／ ｇ）

真菌
Ｆｕｎｇｉ ／

（ｎｍｏｌ ／ ｇ）

放线菌
Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅ ／
（ｎｍｏｌ ／ ｇ）

ＡＭ 菌根
ＡＭ⁃ｆｕｎｇｉ ／
（ｎｍｏｌ ／ ｇ）

真菌 ／ 细菌
Ｆｕｎｇｉ ／ ｂａｃｔｅｒｉａ

革兰氏阳性菌
Ｇ＋ ／

（ｎｍｏｌ ／ ｇ）

革兰氏阴性菌
Ｇ－ ／

（ｎｍｏｌ ／ ｇ）

革兰氏阳性菌 ／
革兰氏阴性菌

Ｇ＋ ／ Ｇ－

ＦＴ ５．６４±０．５３ａ ０．２０±０．０２ａｂ ０．６０±０．０３ａ ０．７０±０．１７ａ ０．０３４±０．００７ｂ ５．５１±０．８８ａ ０．５７±０．０８ａ ９．７３±０．１９ｃ

ＦＳ ５．５８±１．６０ａ ０．３１±０．１６ａ ０．４７±０．１０ａｂ ０．７１±０．２９ａ ０．０５３±０．０１４ａｂ ５．２７±１．１８ａｂ ０．５４±０．３０ａｂ １０．７８±３．７１ｂｃ

ＰＴ ４．７９±０．７３ａｂ ０．１８±０．０３ｂ ０．５８±０．０７ａｂ ０．４０±０．０９ａｂ ０．０３８±０．００１ｂ ４．８８±０．３５ａｂ ０．３７±０．１３ａｂｃ １３．７９±３．１１ａｂ

ＰＳ ４．７９±１．０４ａｂ ０．２９±０．０１ａｂ ０．５４±０．１１ａｂ ０．４２±０．１４ａｂ ０．０６３±０．０１７ａ ４．７７±０．９８ａｂ ０．３９±０．１８ａｂｃ １３．３２±３．６６ａｂ

ＮＴ ４．０８±０．６８ｂ ０．１８±０．０１ｂ ０．４９±０．０７ａｂ ０．３１±０．０５ｂ ０．０４５±０．００３ａｂ ４．３０±０．８１ａｂ ０．２８±０．０６ｃ １５．８０±０．８１ａ

ＮＳ ３．８８±０．４７ｂ ０．１９±０．０４ａｂ ０．４４±０．０６ｂ ０．３０±０．０９ｂ ０．０５０±０．０１２ａｂ ３．８４±０．６２ｂ ０．３０±０．０８ｂｃ １３．１０±２．３２ａｂ

　 　 Ｇ＋：Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｇ－：Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；表中不同字母表示在 ０．０５ 水平上差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．３　 油菜根际土壤微生物群落结构特征

不同处理间微生物群落结构组成有很大差异。 通过主成分分析发现（图 ２），前 ３ 个主成分的解释度达到

了 ８７．７１％，其中第一主成分和第二主成分的贡献值分别为 ４１． ９５％和 ３０． ４７％，第三主成分的贡献值为

１５．２８％。 从图上看，无秸秆覆盖条件下完全隔根处理、秸秆覆盖条件下无隔根处理与其他处理之间的差异最

大，前者主要受第一主成分影响，后者主要受第二主成分影响。 另外，秸秆覆盖条件下无隔根处理和无秸秆覆

盖条件下的半隔根处理与第二主成分的相关性较大，其他处理与第一主成分的相关性较大。 结果表明，６ 个

处理的土壤微生物结构可以分为 ４ 种类型，第一种类型为秸秆覆盖条件下无隔根处理，与其他处理的差异主

要是由于 １８：３ｗ６ｃ（６，９，１２）和 １６：１ｗ９ｃ 引起的；第二种类型为无秸秆覆盖条件下完全隔根处理，与此相关性

较大的微生物类群主要是 ｉ１２：０ ３ＯＨ、１３：０、１７：０ 和 １０Ｍｅ１７：０；第三种类型为无秸秆覆盖条件下的半隔根处

理，１６：１ｗ１１ｃ 和 １８：１ｗ７ｃ 等与这一类型有较强的相关性；其余 ３ 种处理为第四种类型，主要与 １２：１ａｔ１１⁃ １２、
１８：２ｗ９ｃ、２０：０ 相关。
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图 ２　 不同处理的油菜根际土壤微生物群落结构特征的相关分析

Ｆｉｇ．２　 ＰＣＡ ｓｃｏｒｅｓ ａｎｄ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｌｏａｄｉｎｇ ｖａｌｕｅｓ ｆｏｒ ＰＬＦＡ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

３　 讨论

３．１　 间作绿肥对油菜根际土壤碳氮的影响

本研究发现间作紫云英显著影响了油菜根际的土壤碳氮含量，影响了油菜对根际土壤碳氮的吸收利用，
基本特征是间作紫云英降低了油菜根系土壤碳氮含量及碳氮比，说明间作绿肥促进了油菜对根际碳氮的吸收

利用。 已有的研究表明，间作紫云英可明显改善油菜的生长状况，促进油菜增产［１６⁃１７］。 间作优势的生态基础

之一就是对养分资源的充分利用［１８］。 对油菜和紫云英间作来讲，油菜是优势作物，紫云英处于劣势，两者生

态位互补拓宽了油菜对养分利用的空间［１９］，进而促进了油菜对根际碳源和氮源的吸收利用。
需要说明的是，土壤有机碳含量一般比较稳定，但对于桶栽试验，有机碳受根际分泌物以及根际微环境

（例如微生物）等的影响较大，在一个生长季内产生差异是正常的。 另外，土壤有机碳与土壤微生物量一般呈

正相关的关系［２０］，因此，油菜根际土壤有机碳的降低同时反映了土壤微生物的状况。
３．２　 间作绿肥对油菜根际土壤微生物的影响

本试验研究结果发现，隔根方式对油菜根际土壤微生物影响显著，也就是说紫云英与油菜间作产生的根

系互作效应使得油菜根际土壤微生物量和群落结构都发生了变化，这与目前很多学者对间作的研究结果

一致［２１⁃２４］。
间作紫云英使油菜根际土壤微生物量（包括 ＰＬＦＡ 总量、细菌、放线菌和 ＡＭ 菌根等）显著减少。 目前有

研究显示土壤微生物量与土壤碳含量有强烈的相关性［２５⁃２６］，因此油菜根际土壤有机碳含量验证了上述结果

的正确性。 这个现象说明间作紫云英不仅改变了油菜根际土壤有机碳含量，而且有机碳含量也可能同时决定

了根际土壤微生物量。 另外，研究发现不同处理间的真菌细菌比具有不确定性，这主要是由于真菌含量的不

确定性引起的，因为在间作系统中土壤细菌的变化比真菌的变化更敏感［２７］，而且双子叶植物，尤其是豆科作

物，会向根际产生和分泌很多有机酸［２８］，固氮菌接种也会增强有机酸的释放［２９］，这也可能是影响细菌群落的

重要因素。 而由于间作降低了根际土壤碳氮比，不利于真菌对底物的降解［３０］，这也是真菌含量不确定性的重

要原因。 同时，革兰氏阳性菌与革兰氏阴性菌的比在间作条件下显著提高。 在间作条件下，虽然革兰氏阳性
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菌和革兰氏阴性菌含量均有所下降，但对革兰氏阴性菌的抑制作用更加明显，说明间作紫云英改善了油菜根

际土壤的通气状况，强烈抑制了厌氧细菌（ｃｙ１７：０）的生长。
此外，在间作紫云英和秸秆覆盖的共同作用下，油菜根际土壤微生物群落结构也发生了很大变化。 一般

来讲，导致土壤微生物群落变化的因素有很多，例如土壤 ｐＨ 值、土壤养分、土壤类型、土地管理方式以及物种

类型等［３１⁃３２］，尤其在不同的种植制度下，会影响土壤微生物群落，土壤细菌和真菌的丰度和群落结构也会随

着管理实践的改变而改变［３３⁃３４］，例如间作与单作相比，微生物群落结构差异很大［３５］。 本研究发现在油菜角果

期，不同处理间土壤微生物群落结构显著不同，可能是因为间作和覆盖改变了油菜根际微环境（例如土壤温

度、土壤水分），同时使根系分泌物或根际凋落物的质量和数量发生了变化［３６］。 通过主成分分析发现，在间作

紫云英和秸秆覆盖条件下，微生物群落与 １６：１ｗ９ｃ、１８：３ｗ６ｃ （６， ９， １２）密切相关，目前的研究也发现间作与

１６：１ｗ９ 表现为强烈的正相关［３５］，这与本研究结果一致，而对于 １８：３ｗ６ｃ （６， ９， １２）的表现则可能是因为秸秆

覆盖提供的木质素促进了其生长。

４　 结论

与秸秆覆盖相比，间作绿肥紫云英是影响油菜根际土壤环境的主要因素。 间作紫云英减少了油菜根际土

壤碳、氮含量，改变了油菜根际土壤碳氮比。 间作紫云英也减少了油菜根际土壤微生物量，改善了油菜根际土

壤通气状况，抑制了厌氧细菌的生长。 间作紫云英和秸秆覆盖改变了油菜根际土壤微生物群落结构，主要与

１６：１ｗ９ｃ、１８：３ｗ６ｃ （６， ９， １２）密切相关。
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