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玉米/覆盖作物间作对土壤养分及微生物群落的影响
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摘 要：为了研究土壤养分变化规律，基于玉米与豆科、非豆科、豆科-非豆科覆盖作物间作试验，探讨玉米/
覆盖作物间作对农田土壤养分及根际微生物群落结构特征的影响，探寻实现农业资源优化的合理种植方式。结果

表明，非豆科覆盖作物与玉米间作使土壤耕作层全氮含量显著提高15.20%，所有覆盖作物间作处理的土壤速效养

分含量以及全磷含量与玉米单作相比显著提升。与玉米单作相比，覆盖作物与玉米间作种植模式提高变形菌门、厚

壁菌门的相对丰度，豆科覆盖作物与玉米间作处理提升最多。相较于玉米单作，豆科-非豆科覆盖作物与玉米间作

对于子囊菌门和被孢霉门的相对丰度提高最多，分别为15.25%和60.34%，土壤中优势菌门表现出维持土壤养分循

环平衡的作用。覆盖作物与玉米间作可直接或间接调节微生物缓解土壤酸化，提高速效养分含量，从而提高土壤肥

力，同时招募有益菌来维持土壤微环境的稳定。
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Abstract: This study investigated the effects of intercropping between maize and cover crops on soil nutrients
and rhizosphere microbial community structure in black soil areas and explored scientific tillage measures to opti⁃
mize the agricultural resources. Based on an experiment of intercropping between maize and leguminous, non-legu⁃
minous, and leguminous - non-leguminous cover crops, it was demonstrated that intercropping non-leguminous cov⁃
er crops with maize considerably enhanced the soil total nitrogen by 15.20%. In contrast to maize monoculture, inter⁃
cropping with all cover crops significantly enhanced the concentrations of soil available nutrients and total phospho⁃
rus. Intercropping with cover crops increased the relative abundance of Proteobacteria and Firmicutes as compared
to maize monoculture. The most significant enhancement was observed under intercropping maize and leguminous
cover crops. Intercropping with legume-nonlegume cover crops increased the relative abundance of Ascomycetes
and Mortierellomycota, by 15.25% and 60.34%, respectively, as compared to maize monoculture. The relatively high
abundance of dominant bacteria may help to maintain the balance of soil nutrients. Intercropping with cover crops
can control microorganisms directly or indirectly to reduce soil acidity, increase the amount of available nutrients,
and enhancing soil fertility. At the same time, intercropping with cover crops can recruit bacteria to preserve the sta⁃
bility of the soil microenvironment and lessen agricultural non-point source pollution.
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玉米是中国三大粮食作物之一，东北平原是中

国玉米的主产区 [1]，种植面积约占全国的 1/3 左

右[2]。由于其长期连作，导致土壤酸化、养分衰退以

及微生物多样性下降等问题 [3-4]。覆盖作物一般指

除目标作物外被人为种植的草本植物，用作覆盖裸

露地面，其可以控制杂草、有效提升土壤养分含量，

改善土壤理化性质，并为土壤微生物的生长繁殖提

供良好环境 [5-6]。按照生物学特性覆盖作物可以分

为豆科覆盖作物如苜蓿、田菁、毛叶苕子、草木樨等，

以及非豆科覆盖作物如荞麦、一年生黑麦草、大麦、

燕麦等。豆科覆盖作物可以起到结瘤固氮的效果，

如紫花苜蓿与玉米间作时提高了土壤碱解氮含

量[7]；非豆科覆盖作物能够提高根系数量，增加根系

分泌物，促进有益菌定植，调节土壤微环境，如种植

一年生黑麦草和冬季黑麦与燕麦混合覆盖作物显著

增加了土壤微生物的生物量[8]。

根际微生物能够调节土壤养分循环，控制病虫

害和病原体，促进植物生长。近年来，覆盖作物对土

壤理化性质和微生物群落的影响受到广泛关注。覆

盖作物产生的凋落物和根系分泌物能够影响土壤微

生物群落组成 [9]，同时不同种类的覆盖作物能够迅

速影响土壤根际微生物群落的聚集。研究表明，紫

花苜蓿作为覆盖作物时可增加土壤变形菌门和厚壁

菌门的丰度[10]，大麦作为覆盖作物时能提高根际土

壤的变形菌门、放线菌门和酸杆菌门比例[11]。

研究发现，豆科覆盖作物与非豆科覆盖作物混

合播种不仅发挥豆科覆盖作物固氮功能，同时还可

以使非豆科覆盖作物有效清除土壤残留的氮、磷

等[12]。目前，我国各地农业条件差异较大，且覆盖作

物的种植模式较为单一，对于覆盖作物与玉米间作

的研究大多集中于玉米与单一覆盖作物品种间作，

对多个覆盖作物品种同时与玉米间作是否可改善土

壤理化性质以及微生物群落结构的研究相对偏

少[13]。因此，本研究以玉米为主要研究对象，通过设

置不同覆盖作物与其间作的耕作模式，研究其对土

壤养分以及土壤微生物群落多样性、结构、功能等影

响，为实现农业资源优化提供理论依据，研究土壤养

分变化规律，探寻实现农业资源优化的科学种植

模式。

1 材料与方法

1.1 试验地概况及试验设计

试验于中国科学院公主岭野外试验基地开展，

该试验基地位于吉林省长春市公主岭陶家屯镇，属

于寒温带半湿润季风大陆性气候，年平均降水量为

600 mm，年平均气温5.9 ℃，盛行西南风。试验地长

期进行玉米耕作，土壤类型为黑土，试验开展前土壤

耕 作 层 的 基 础 肥 力 指 标 ，pH 值 6.63，速 效 钾

184.53 mg/kg，有效磷35.13 mg/kg。
试验于 2021年 4月底开始，在当地玉米生长季

开展多种覆盖作物与玉米间作试验。试验采用完全

随机裂区设计，设置4 种不同种植模式，包括玉米单

作(Mon)、玉米/豆科覆盖作物间作(IL)、玉米/非豆科

覆盖作物间作(INL)、玉米/豆科-非豆科覆盖作物间

作(ILNL)。每个处理覆盖作物播种量如表 1所示，

每个种植模式设 4 个重复，共 16 个小区，每个小区

表1 不同处理的播种量

Table 1 Seeding rates for different treatments
处 理

Treatment
Mon
IL

INL

ILNL

注：Mon表示玉米单作；IL表示玉米/豆科覆盖作物间作；INL表示玉米/非豆科覆盖作物间作；ILNL表示玉米/豆科-非豆科覆盖作物间作。

Note: Mon represents maize monoculture; IL stands for maize/leguminous cover crop intercropping; INL signifies maize/non- leguminous cover
crop intercropping; ILNL denotes maize/leguminous-non-leguminous cover crop intercropping.

覆盖作物种类

Species of cover crop
-

毛叶苕子 (Vicia villosa Roth.)、草木犀 (Melilotus officinalis

L.)、苜蓿 (Medicago Sativa Linn)、田菁 (Sesbania cannabina

(Retz.) Poir.)
黑麦草 (Lolium perenne L.)、大麦 (Hordeum vulgare L.)、荞麦

(Fagopyrum esculentum Moench.)、燕麦(Avena sativa L.)
毛叶苕子、草木犀、苜蓿、田菁、黑麦草、大麦、荞麦、燕麦

播种量

Seeding rate
-

毛叶苕子(2.27 g/m2)、草木犀(1.20 g/m2)、苜蓿(1.47 g/m2)、田
菁(2.00 g/m2)

黑麦草 (2.00 g/m2)、大麦 (2.27 g/m2)、荞麦 (3.47 g/m2)、燕麦

(3.47 g/m2)
毛叶苕子(1.20 g/m2)、草木犀(0.67 g/m2)、苜蓿(0.80 g/m2)、田
菁 (1.07 g/m2)、黑麦草 (1.07 g/m2)、大麦 (1.20 g/m2)、荞麦

(1.73 g/m2)、燕麦(1.73 g/m2)
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面积为 5 m×6 m，小区之间设置保护行。玉米采用

宽窄行种植，宽行行距为65 cm，窄行行距为45 cm，

覆盖作物于玉米行间播种。玉米采用行播，每个小

区种植 6 行，株距 65 cm，种植密度为 6.5 万株/hm2；

覆盖作物采用撒播。全生育期不进行人工灌溉，依

靠自然降雨。播种前一次性施入底肥，氮(N)、磷(P)、
钾(K)使用量分别为208、36、137 kg/hm2。

1.2 样品采集及指标测定

在2022年玉米成熟期采集土壤样品，采用5 点

取样法分别采集各小区0～20 cm土层的土壤，并均

匀混合后风干，进行土壤理化性质测定。在玉米成

熟期使用无菌取样瓶采集耕作层玉米根部表面

2 mm的土壤，用装有冰袋的保温箱运送回实验室并

存放在-80 ℃冰箱，进行细菌和真菌高通量测序。

玉米于成熟期考察每个小区的有效穗数，根据均重

法同时对玉米穗部性状(穗行数、行粒数、百粒重)进
行考察，并在收获时测定产量。

土壤理化性质采用常规农化分析方法测定，采

用玻璃电极法测定土壤 pH值，土壤全氮含量使用

凯氏定氮仪测定，全磷和全钾含量采用硫酸–高氯

酸消煮后分别用钼锑抗比色法和火焰光度计法测

定，土壤有效磷以及土壤速效钾含量分别采用钼锑

抗比色法和NH4OAc 浸提后火焰光度法测定。

土壤细菌和真菌群落结构进行高通量测序。使

用微生物基因组DNA提取试剂盒提取根际土壤微

生物基因组DNA (0.5 g)。采用NanoDrop ND-2000
分光光度计和琼脂糖凝胶电泳分别检测提取DNA
的数量和质量。采用正向引物 338F(5' -ACTCCTA-
CGGGAGGCAGCA-3')和反向引物 806R (5′-GGAC⁃
TACHVGGGTWTCTAAT-3′)对细菌16S V3-V4区进

行 PCR 扩增，同时使用正向引物 ITS5F(5′-GTGC⁃
CAGCMGCCGCGGTAA3′)和反向引物 ITS2R(5′-CC⁃
GTCAATTCCTTTGAGTTT-3′)对真菌 ITS V1区进行

定位。PCR扩增组分为反应缓冲液 5 μL (5x)、气相

色谱缓冲液 5 μL(5x)、Fast pfu DNA聚合酶 0.25 μL
(5 U/μL)、dNTPs 2 μL(2.5 mmol/L)、正向引物和反向

引物各 1 μL(10 μmol/L)、DNA 模板 1 μL、ddH2O
9.75 μL。

微生物基因组DNA的 PCR反应采用以下程序

进行：98℃变性5 min，52 ℃退火30 s，72 ℃延伸1 min，
72 ℃再延伸5 min。PCR产物从2%琼脂糖凝胶中提

取，使用 AxyPrep DNA 凝胶提取试剂盒进一步纯

化，Tris-HCl 缓冲液进行洗脱，2%琼脂糖电泳检

测。使用 QuantiFluor™-ST 对细菌和真菌进行定

量。使用 illumina MiSeq 平台 (Illumina, San Diego,

USA)按照 Majorbio Bio- Pharm Technology Co. Ltd
(Shanghai, China)的标准操作规程进行配对端测序

(2×300)。
1.3 数据处理与分析

原始测序序列通过Trimmomatic软件进行质控，

之后使用 FLASH 软件 (https://ccb.jhu.edu/software/
FLASH/index.shtml)进行拼接。使用 UPARSE (ver⁃
sion 7.1)对OTU进行聚类，相似性截断率为97%。各

基因序列的分类分别采用RDP Classifier贝叶斯算

法 (http://rdp.cme.msu.edu/)结合 Silva 和 UNITE 细菌

和真菌参考基因数据库进行分析。之后从细菌和细

菌OTU表中去除与叶绿体和线粒体相关的OTU。

利用Microsoft Excel 2021软件处理数据，相关

性分析采用 SPSS 26.0 软件进行，绘图使用Graph⁃
Pad Prism 9 软件，采用单因素 (oneway ANOVA)和
Duncan 法对不同处理间差异进行方差分析和多重

比较(P<0.05)。
2 结果与分析

2.1 土壤理化性质

研究发现，相较于Mon处理，ILNL处理土壤 pH
值显著提高，INL处理显著降低(P<0.05)；与Mon处

理相比，IL、INL和 ILNL处理分别使土壤速效磷含量

显著提高 71.32%、149.03%和 32.44%(P<0.05)，速效

钾含量显著提高 27.28%、14.45%和 32.34% (P<
0.05)。与Mon处理相比，IL、INL和 ILNL处理分别使

土壤全磷含量显著提高 46.48%、19.72%和 15.49%
(P<0.05)，土壤全钾含量显著降低 5.58%、10.78%和

1.80% (P<0.05)；INL 处理使全氮含量显著提高

15.20%(P<0.05)，IL 和 ILNL 处理对其无显著影响

(表 2)。
2.2 土壤微生物多样性

由表 3可知，相较于Mon处理，INL处理的根际

土壤细菌的 ACE指数显著提高了 7.26%(P<0.05)，
Shannon指数显著提高 1.86%(P<0.05)；IL和 INL处

理对两项指标无显著影响。与Mon处理相比，INL、
ILNL处理的根际土壤真菌的ACE指数和 Shannon
指数之间无显著差异。

主成分分析 (PCA)进一步表明，Mon、IL、INL、
ILNL处理之间细菌和真菌群落存在显著差异(图 1)。
韦恩分析显示，Mon、IL、INL、ILNL处理中细菌分别

有 4 522、4 502、4 773、4 523 个，其中，Mon、IL、INL、
ILNL处理分别特有OTU数目为103、70、259、85个，

4个处理的相同 OTU占 58.66%。另外发现，Mon、
IL、INL、ILNL处理真菌分别有 1 653、1 546、1 772、



表2 不同覆盖作物与玉米间作对土壤 pH值和养分含量的影响

Table 2 Effects of maize-cover crops intercropping on soil pH and nutrients
处 理

Treatment
Mon
IL
INL
ILNL

注：同列不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05)。下表同。

Note: Significant variations between treatments are denoted by different lowercase letters in the same column(P<0.05). The same below.

pH值

pH value
7.42±0.02 b
7.39±0.03 b
6.86±0.05 c
7.51±0.03 a

速效磷(mg/kg)
Available phosphorus

28.45±0.78 d
48.74±0.24 b
70.85±0.05 a
37.68±0.06 c

速效钾(mg/kg)
Available potassium

216.42±0.68 d
275.46±0.92 b
247.69±0.66 c
286.42±1.21 a

全磷(mg/kg)
Total phosphorus

0.71±0.01 d
1.04±0.02 a
0.85±0.01 b
0.82±0.01 c

全氮(mg/kg)
Total nitrogen
1.71±0.06 b
1.77±0.07 b
1.97±0.02 a
1.74±0.05 b

全钾(mg/kg)
Total potassium
21.16±0.08 a
19.98±0.08 c
18.88±0.05 d
20.78±0.07 b

表3 各处理土壤样品微生物多样性指数

Table 3 Microbial diversity index of soil samples under each treatment

处 理

Treatment

Mon
IL
INL
ILNL

细 菌

Bacterial
ACE指数

3874.09±127.90 b
3886.99±113.02 b
4155.26±34.58 a
3922.93±96.33 b

Shannon指数

6.46±0.09 b
6.54±0.03 ab
6.58±0.04 a
6.51±0.05 ab

真 菌

Fungal
ACE指数

870.06±82.50 ab
860.35±69.77 b
971.90±41.17 a
900.15±30.93 ab

Shannon指数

4.49±0.23 a
4.28±0.04 a
4.30±0.32 a
4.38±0.13 a

1 638个，其中，Mon、IL、INL以及 ILNL处理分别特

有OTU数目为 272、243、400、244个，四者之间的真

菌共同OTU仅占25.33%。

图1 不同覆盖作物与玉米间作处理细菌(A)、真菌(B)群落属水平主成分分析以及土壤细菌(C)、真菌(D)群落Venn图

Fig.1 Level principal component analysis of bacterial(A) and fungal(B) communities in intercropping between different cover
crops and maize and Venn diagram of soil bacterial(C) and fungal(D) communities
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2.3 土壤微生物群落组成

2.3.1 细菌群落门水平分布

各处理在门水平上的细菌群落特征如图 2所

示。所有处理中放线菌门(Actinobacteriota)丰度最

高(30.85%～32.57%)，其他优势门分别是变形菌门

(Proteobacteria)17.24%～21.02%、绿弯菌门 (Chloro⁃
flexi)12.48% ～17.16% 、酸 杆 菌 门 (Acidobacteriota)
13.44% ～15.14% 、厚 壁 菌 门 (Firmicutes)3.72% ～

5.26% 、芽 单 胞 菌 门 (Gemmatimonadota)3.25% ～

3.71%、粘球菌门(Myxococcota)2.67%～3.63%、拟杆

菌门 (Bacteroidota)1.94%～2.23%、甲烷氧化菌门

(Methylomirabilota)1.62%～2.74%。与 Mon 处理相

比，其他覆盖作物与玉米间作种植模式对变形菌门

以及厚壁菌门相对丰度的提高存在积极影响。具体

而言，变形菌门相对丰度分别提高了 21.93%(IL)、
7.83%(INL)、8.82%(ILNL)，厚壁菌门的相对丰度分别

提高 41.40%(IL)、24.46%(INL)、16.67%(ILNL)。不同

种植模式对酸杆菌门、粘球菌门以及甲烷氧化菌门

的相对丰度影响不同。与Mon处理相比，IL和 INL
处理降低了酸杆菌门的相对丰度，ILNL处理增加

6.77%；与Mon处理相比，ILNL处理降低了粘球菌门

的相对丰度，IL 和 INL 处理分别增加 20.60%和

10.63%；ILNL处理的甲烷氧化菌门与Mon处理相比

相 对 丰 度 下 降 ，IL 和 INL 处 理 提 高 37.04% 和

69.14%。与Mon处理相比，IL、INL、ILNL处理的放

线菌门、绿弯菌门、芽单胞菌门、拟杆菌门的相对丰

度均降低。

2.3.2 真菌群落门水平分布

各处理在门水平上的真菌群落特征，所有处理

中子囊菌门(Ascomycota)丰度最高(59.55%～69.44%)，
其 他 优 势 门 分 别 是 担 子 菌 门 (Basidiomycota)
12.59% ～26.07% 、被 孢 霉 门 (Mortierellomycota)
6.64%～11.40%、壶菌门 (Chytridiomycota)0.87%～

1.95%。与Mon处理相比，部分覆盖作物与玉米间

作种植模式提高了子囊菌门、被孢霉门的相对丰度，

子囊菌门的相对丰度分别提高了 13.21% (IL)、
15.25%(ILNL)；被孢霉门的相对丰度分别提高了

22.36%(IL)、60.34%(ILNL)。不同种植模式对担子菌

门的相对丰度影响不同，与 Mon 处理相比，IL 和

ILNL处理降低担子菌门的相对丰度，INL处理增加

33.42%。与Mon处理相比，IL、INL、ILNL处理的壶

菌门的相对丰度均降低。

图2 不同覆盖作物与玉米间作处理门水平土壤细菌(A)、真菌(B)群落物种组成的影响

Fig.2 Effects of species composition of soil bacteria(A) and fungi(B) in intercropping between different cover crops and maize

2.4 土壤微生物功能预测

2.4.1 细菌群落功能预测

不同处理间细菌群落功能的差异通过人工构建

的数据库 FAPROTAX推断(图 3)，共获得 59项功能

分组。进一步通过单因素方差分析，筛选出 5 项存

在显著差异的功能，包括固氮作用 (Aitrogen fixa⁃
tion)、尿素分解(Ureolysis)、化能异养(Chemoheterotro⁃
phy)、发酵(Fermentation)、需氧化能异养(Aerobic che⁃
moheterotrophy)。其中，ILNL处理在化能异养、需氧

化能异养、发酵功能中最高，较Mon处理高 2.06%、

3.22%、5.36%；INL处理在尿素分解和固氮功能上最

高，比Mon处理高25.63%和45.63%。

2.4.2 真菌群落FUNGuild基因功能预测

多种不同覆盖作物与玉米间作处理对真菌功能

类群的丰度有不同影响。FUNGuild分析表明，IL处

理在未定义腐养和粪腐养功能的相对丰度最高，较

Mon处理高29.14%和21.18%；INL处理在内生植物-
凋落物腐殖质-土壤腐殖质-未定义腐养及粪腐养-
内生植物-未定义腐养功能的相对丰度最高，较Mon
处理高60.43%及20.71%。

2.5 土壤养分和优势菌门相对丰度的相关性

2.5.1 土壤养分和细菌优势菌门相对丰度的相关性

选取细菌门水平上丰度前 10 的物种，采用

Spearman相关性系数与土壤养分进行相关性分析



(图 4)，结果表明，土壤pH值与甲烷氧化菌门显著负

相关，而土壤氮含量与其显著正相关(P<0.05)。土壤

磷含量与绿弯菌门呈显著负相关，与厚壁菌门、甲烷

氧化菌门显著正相关；土壤钾含量与绿弯菌门存在

显著正相关，与厚壁菌门、甲烷氧化菌存在显著负相

关(P<0.05)。土壤速效磷含量与绿弯菌门显著负相

关，与厚壁菌门、甲烷氧化菌门显著正相关(P<0.05)。
2.5.2 土壤养分和真菌优势菌门相对丰度的相关性

对于土壤养分和真菌门水平上丰度前 10的物

种采用Spearman相关系数进行相关性分析，结果显

注：(A)Functional groups为功能名称；Mean proportions(%)为功能丰度均值的百分比；P-value为假阳性概率值，是统计学中常用的判定值，P-
value<0.05表明差异显著；(B)X轴为Guild在不同的分组或样本中的丰度比例；Y轴为不同的分组或样本。

Note: (A) Functional groups are functional names; Mean proportions(%) is the percentage of mean functional abundance; P-value is the false positive
probability value, which is commonly used in statistics. P value < 0.05 indicates a significant difference. (B) The Y-axis lists the various groups or
samples, while the X-axis shows the abundance ratio of Guilds in each group or sample.

图3 细菌群落FAPROTAX功能预测组间差异(A)以及真菌群落FUNGuild功能预测(B)

Fig.3 Prediction of the functional composition in the microbial community according to FAPROTAX database(A) and variations in
composition of fungal functional groups inferred by FUNGuild(B)

注：X轴和Y轴分别为环境因子和不同物种，计算Spearman相关性系数和显著性P值，相关性系数在图中用不同颜色显示(黑色代表正相关、白

色代表负相关)；P值用星号显示；“*”代表P<0.05；“**”代表P<0.01；“***”代表P<0.001。
Note: Environmental factors and various species are represented by the X- and Y-axes, respectively. The significant P-value and Spearman correlation

coefficient were computed. The correlation coefficient is depicted in the graphic using different colors(red for positive correlation, blue for negative
correlation), and P-value is shown with asterisk. * means P<0.05, ** means P<0.01, *** means P<0.001.

图4 细菌(A)和真菌(B)门水平与环境因子之间的相关性热图

Fig.4 Heat maps of bacterial correlations(A) and fungal(B) phylum levels and environmental factors
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3 结论与讨论

本研究通过 4类种植方式，分析与多种不同覆

盖作物的间作对土壤养分及土壤微生物群落的影

响，发现覆盖作物间作可直接或间接调节微生物缓

解土壤酸化，提高速效养分含量，从而提高土壤肥

力，也揭示覆盖作物通过根系分泌物来调控土壤养

分并招募有益菌来维持土壤微环境的稳定，减少植

物病害，抑制杂草生长，减少农业面源污染的效果。

同时研究结果为了解覆盖作物间作如何提高土壤肥

力和保持农业可持续性提供了依据，也为探索更好

地覆盖作物管理模式和利用效率提供了理论依据和

现实意义。

不同覆盖作物与玉米间作对于养分的吸收利用

情况不同。玉米间作模式的速效养分含量高于玉米

单作。研究表明，覆盖作物品种、覆盖作物种植时间

长短和环境因子的变化都会导致土壤养分产生差

异[14]。本研究中不同处理间养分差异较大的原因是

采样位置是养分循环较为活跃的耕作层，易受到外

界因素干扰，且覆盖作物长势较好根系发达，对地表

土壤保水、保墒效果较好 [15]。本研究中 INL处理的

土壤速效磷含量显著高于玉米单作且降低了土壤

pH值 [16]。物种间作可能导致根系分泌有机酸的速

率在不同程度提高 [17]，从而降低根际土壤 pH值 [18]，

提高磷化合物的溶解度。本研究中 INL处理提高土

壤被孢霉门的相对丰度。宁琪[19]等研究表明，被孢

霉门能够显著提高土壤速效磷含量，因此 INL处理

土壤速效磷含量显著提高可能受土壤真菌影响。此

外，本研究还发现，ILNL处理显著提高土壤中速效

钾含量[20]，说明豆科和非豆科覆盖作物混合种植模

式中豆科植物与非豆科植物相互作用增加了土壤中

速效养分含量。Lawson等[21]研究也表明，与单一覆

盖作物种植模式相比，多种覆盖作物混合播种的土

壤具有更高的氮含量。同样，Stavi等[22]发现，多种覆

盖作物混合播种会导致土壤更高的养分含量累积。

Couedel等[23]研究结果也证明，多种覆盖作物混合种

植模式比单一覆盖作物种植能够更好地捕获养分，

这是由于不同覆盖作物的根系结构和养分获取策略

不同，同时多种覆盖作物混合播种有助于结合不同

覆盖作物物种的优势，减轻单一物种的缺点[24]。覆

盖作物处理不仅影响土壤养分含量累积，对主栽作

物产量也具有积极的影响。在本研究中，非豆科覆

盖作物和豆科-非豆科覆盖作物处理均显著提高玉

米产量[25]，可能是非豆科以及豆科-非豆科覆盖作物

处理增加有益微生物类群的丰度，土壤有益微生物

直接通过影响土壤胞外酶活性及速效养分含量，进

而起到提高玉米产量的效果。

长期非豆科覆盖作物间作对土壤微生物群落结

构和多样性的影响在很大程度上被忽视。在本研究

中，非豆科覆盖作物间作的细菌和真菌ACE指数、

Shannon指数均为最高。已有研究表明，土壤微生

物群落稳定性与生物多样性呈正相关关系，系统发

示，土壤 pH值与担子菌门呈显著负相关，与被孢霉

门呈显著正相关；土壤氮含量与球囊菌门显著负相

关，钾含量与其呈显著正相关，土壤钾含量与罗兹菌

门、油壶菌门呈显著正相关；土壤磷含量与罗兹菌门

呈显著负相关，与梳霉门呈显著正相关(P<0.05)。土

壤中速效磷含量与球囊菌门、罗兹菌门和油壶菌门

显著正相关，土壤速效钾含量与子囊菌门、被孢霉门

显著正相关，与担子菌门、壶菌门显著负相关(P<
0.05)。

2.6 不同种植模式下的玉米产量

由表 4可知，覆盖作物种植模式下，玉米总产量

均高于玉米单作种植模式，具体表现为豆科-非豆

科覆盖作物与玉米间作和非豆科覆盖作物与玉米间

作种植模式下的产量显著高于玉米单作，分别较玉

米单作提高48.96%和22.47%(P<0.05)。相较于玉米

单作，INL处理的穗粒数和百粒重显著提高 16.00%
和 27.27%，同时 ILNL处理百粒重显著提高 42.46%
(P<0.05)。

表4 不同种植模式下的玉米产量

Table 4 Maize yield under different planting patterns
处 理

Treatment
Mon
IL
INL
ILNL

有效穗数(穗)
Effective number of ears

47 995.20 a
45 328.80 b
39 996.00 c
47 995.20 a

穗粒数(粒)
Grains per spike

603.60 b
644.00 ab
700.16 a
620.64 ab

百粒重(g)
100 grain weight

28.12 b
29.82 b
35.79 a
40.06 a

产量(kg/hm2)
Yield

7 037.72 c
7 489.53 bc
8 619.08 b

10 183.24 a



育多样性越高的微生物群落越稳定[26]，多种非豆科

覆盖作物间作后系统发育多样性增加，说明长期间

作非豆科覆盖作物稳定了微生物群落，对维持作物

产量具有重要意义。

本研究发现，覆盖作物间作处理显著改变了土

壤微生物群落结构的组成。根据以往研究，外界环

境、宿主作用的多种因素，如土壤类型、宿主植物的

种类等，都会影响微生物群落的组成 [27]。刘子涵 [28]

等研究发现覆盖作物处理提高了变形菌门的丰度；

在本研究同样发现，所有覆盖作物间作处理均提高

根际土壤变形菌门丰度，这可能与土壤养分含量的

增高有关，变形菌作为一种嗜营养菌，养分较高的环

境可刺激其快速增长 [29]。通过 FAPROTAX对细菌

进行功能预测发现，覆盖作物间作处理提高了猛氧

化功能，猛氧化功能可以使土壤当中的复杂的有机

物(或腐殖质)发生反应，通过降解为低分子量的有

机物，进而起到增加土壤有机养分的可利用性 [30]。

厚壁菌门有很强的适应能力，能降解土壤中一些难

溶化合物，并且可有效防治植物病虫害[31]。本研究

发现，覆盖作物间作种植模式提高了厚壁菌门的相

对丰度[32]。相关分析表明，土壤磷、速效磷含量与厚

壁菌门呈显著正相关，这可能是厚壁菌门通过分泌

有机酸、胞外多糖及具有水解作用的磷酸酶等螯合

物质来活化土壤难溶性残留磷[33]。覆盖作物可为主

栽作物提供其生长所必需的营养元素磷，促进其根

部器官的生长和物质分泌[34]。说明覆盖作物与玉米

间作对于土壤速效养分起到积极的影响。本研究发

现，采用多种不同覆盖作物间作处理的根际细菌固

氮功能均高于玉米单作，表明主栽作物玉米的生长

极有可能依赖于覆盖作物根系招募的微生物组来吸

收氮素，覆盖作物根际的土壤微生物组具有与玉米

生长资源获取相关的潜在功能。覆盖作物可吸收土

壤中的NO3– 氮来固定氮，从而降低土壤中的矿质

氮，使硝态氮淋失达到最小化。

本研究发现，IL以及 INL处理提高了子囊菌门

和被孢霉门的相对丰度。相关分析表明，子囊菌门

和被孢霉门与土壤速效钾含量存在显著正相关，子

囊菌门能降解土壤中可溶性有机底物[35]，减少底碳

的流失[36] ，同时能产生具有各种结构类型和新型结

构的代谢物，如生物碱、肽、萜烯、多酮和其他代谢物

进而起到调节土壤养分的效果。本研究中覆盖作物

处理提升了速效钾含量，增加了生物化学可利用底

物含量，从而提高了子囊菌门丰度。子囊菌门具有

抵抗植物病原菌，抑制酶活性的作用，影响着植物的

生长发育。本研究中，ILNL处理的子囊菌门丰度最

高，说明多种豆科-非豆科覆盖作物间作能够提高

主栽作物的抗病性，对生长发育有积极影响。被孢

霉门可分解土壤中糖类物质及简单多糖物质，补充

土壤养分含量。通过FUNGuild预测真菌群落功能

发现，IL处理的根际土壤当中的未定义腐养和粪腐

养功能丰度最高，腐养真菌对外部环境的适应性更

强，并且腐养真菌还参与凋落物分解等基本养分循

环过程，这可能是豆科作物间作使土壤碱解氮含量

提升，增加了生物化学反应可利用底物含量导致的

结果[37]。本研究中，INL处理的土壤担子菌门的相对

丰度最高。相关性分析发现，担子菌门与土壤 pH
值、速效钾含量存在显著负相关。侯萌等研究表明，

土壤养分增加会导致担子菌门群落相对丰度降

低[38]，这可能是因为覆盖作物间作增加土壤中有机

残体的种类和数量，增加土壤真菌可利用底物的多

样性，促进不同类群真菌的生长，影响土壤真菌群落

多样性，进而提高土壤中速效钾含量[39]。担子菌门

能提高土壤物质循环的腐生菌，分解动植物等有机

残体 [40]。本研究中 INL处理在内生植物-凋落物腐

殖质-土壤腐殖质-未定义腐养以及粪腐养-内生植

物-未定义腐养功能的相对丰度最高，与长期间作

增加有益微生物的丰度一致[41]，可能是非豆科覆盖

作物产生更高的生物量为担子菌的生存提供良好的

栖息环境。
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