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摘 要：为探究“旱三熟”种植模式下不同覆盖处理对玉米根际土壤微生物多样性及群落结构的影响，开展为期两年

的随机区组田间试验，试验共设不覆盖（CK）、秸秆覆盖（S）、紫云英覆盖（M）、秸秆和紫云英协同覆盖（S+M）4

个处理。采用 Illumina MiSeq PE300 高通量技术对内部转录间隔区（ITS）rDNA 和 16S rRNA 基因测序，分析了覆盖

后玉米花期土壤微生物特性的变化。研究结果表明：（1）M、S+M 处理减少了土壤细菌物种数和群落多样性，S、S+M

处理增加了土壤真菌物种数和群落多样性，M 处理减少土壤真菌物种数。覆盖处理（S、M、S+M）与无覆盖处理之

间的土壤细菌组成和群落结构差异较大；不同处理间真菌群落互不交集，差异显著，群落组成不相似。（2）覆盖处

理会减少特有的细菌物种，S、S+M 处理会增加各处理特有的真菌物种。与 CK 处理相比，覆盖处理增加了玉米根际

土壤中变形菌门（Proteobacteria）、放线菌门（Actinobacteria）、担子菌门（Basidiomycota）的相对丰度，减少了酸杆

菌门（Acidobacteria）、子囊菌门（Ascomycota）的相对丰度。（3）S+M 处理通过影响全磷、硝态氮进而影响细菌微

生物群落结构，与可溶性有机碳、易氧化有机碳呈正相关；M、S+M 处理通过影响全氮、硝态氮来影响真菌微生物

群落结构，与土壤含水率、有效磷、全氮、硝态氮呈正相关。与 CK 处理相比，覆盖处理能够改善土壤微生物多样

性及群落结构，加速秸秆和紫云英在田间的腐解，促进玉米对土壤养分的吸收利用，积极作用于土壤生态平衡，其

中秸秆和紫云英协同覆盖处理的效果最佳。因此，秸秆和紫云英协同覆盖处理是西南旱地保护性耕作的有效措施。 
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Abstract:【Objective】This study aimed to investigate the effects of different mulching treatments on microbial diversity and 

community structure of maize rhizosphere soil under the planting mode of “dryland triple intercropping”. 【Method】It was 

conducted a two-year randomized block group field experiment with four treatments: no mulching (control), straw mulching 

(S), milk vetch mulching (M), and combined mulching of straw and milk vetch (S+M). Sequencing of internal transcribed 

spacer region (ITS) rDNA and 16S rRNA genes using Illumina MiSeq PE300 high-throughput technology was used to 

analyze changes in microbial characteristics of maize soils at the flowering stage after mulching. 【Result】The main results 

were as follows: (1) The M and S+M treatments decreased the number of soil bacterial species and community diversity, the 

S and S+M treatments increased the number of soil fungal species and community diversity, while the M treatment decreased 

the number of soil fungal species. The differences in soil bacterial composition and community structure between the 

mulched treatments (S, M, S+M) and the no-mulch treatment were significant; fungal communities were not interspersed 

with each other, differed significantly, and did not have similar community composition between treatments. (2) Mulching 

treatments decreased endemic bacterial species whereas S and S+M treatments increased fungal species endemic to each 

treatment. Compared with the control treatment, the mulching treatment increased the relative abundance of Proteobacteria, 

Actinobacteria, and Basidiomycota in the dominant bacterial phyla of the rhizosphere soil of maize, and decreased the 

relative abundance of Acidobacteria and Ascomycota. (3) The S+M treatment affected the bacterial microbial community 

structure by influencing total phosphorus and nitrate nitrogen, which were positively correlated with dissolved organic carbon 

and readily oxidizable carbon, while the M and S+M treatments affected the fungal microbial community structure by 

influencing total nitrogen and nitrate nitrogen, which were positively correlated with soil water content, available phosphorus, 

total nitrogen and nitrate nitrogen.【Conclusion】Compared to the control treatment, the mulching treatments were able to 

improve soil microbial diversity and community structure, accelerate the decomposition of straw and milk vetch in the field 

to promote the absorption and utilization of soil nutrients by maize, and positively contribute to the soil ecological balance. 

Of all the treatments, the synergistic mulching treatment of straw and milk vetch was the most effective. Therefore, 

synergistic mulching treatment with straw and milk vetch is an effective measure for conservation tillage in the drylands of 

Southwest China.  

Key words: "Dryland triple intercropping" system; Straw mulching; Vetch mulching; Microbial diversity; Community 

structure 

 

西南丘陵地区以旱作农田为主，基于蚕豆/玉米/甘薯“旱三熟”种植模式下开展保护性耕作研究对于保

护农田生态环境具有重要意义。多熟套种是西南地区较为常见的种植制度[1]。“旱三熟”制度是一种在旱作

农田同一地块上，通过间、套、轮作一年种植三种作物的种植制度。一年三季作物虽然能够高效产出，

但对土壤地力的消耗较大，且在玉米（Zea mays L.）大喇叭口前，田间杂草生长较快，直接喷施除草剂

对土壤微生态影响较大，且无适合禾本科和豆科作物复合种植模式下的除草剂产品，需进行多次中耕除

草。中国是秸秆产量大国，一年收获三季作物会大量增加秸秆的产出，焚烧秸秆会带来环境污染，丢弃

秸秆则太过浪费[2]，这些秸秆该何去何从？秸秆还田能解决以上问题。秸秆覆盖是秸秆还田的一种，覆盖

还田是在作物种植期间，直接将前茬植株残茬覆盖于土壤表面，能增加土壤养分，补充一部分消耗的地

力，减少水土流失，改变表层土壤温湿度，从而改变农田小气候，抑制农田杂草，影响微生物活动[3]。土

壤微生物是维持土壤健康的关键，不仅能参与有机质的分解、转化、养分循环和提升土壤质量等关键农

业生态系统过程，还能促进植物生长[4]。近年来，国内外学者对土壤微生物特性开展了诸多研究，这些研

究展现了秸秆分解时微生物多样性和群落的变化，秸秆还田不仅能够增加土壤微生物总量[5]，影响微生物

驱动土壤有机碳形成和转化[6]，还能提高土壤微生物丰度，改变微生物群落多样性[7]。土壤微生物在秸秆

分解中起着至关重要的作用，然而微生物分解秸秆时所需的氮量远高于分解过程中的秸秆供应能力[8]，所

以秸秆分解时土壤很有可能缺氮，豆科绿肥还田能补充一部分氮量[9]。绿肥还田为土壤微生物提供了新鲜

的有机物，改善土壤理化性状，提高土壤肥力，增加土壤微生物数量和群落功能多样性，增强土壤抵御

土传病害的能力[10-12]。紫云英（Astragalus sinicus L.）是一种豆科绿肥作物，它是绿肥中改善土壤质量的
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较好选择[10]。紫云英还田改变了细菌微生物群落组成[13]，对细菌酸杆菌门和真菌球囊菌门影响显著[14]。

前人研究表明，秸秆和紫云英联合覆盖下增强了土壤碳汇功能，增加了土壤养分[15]，提高了分解纤维素

和木质素真菌的丰度，真菌丰度和群落结构影响残基分解速率[16]。紫云英还田方式多为翻压，但研究紫

云英覆盖还田尚较少。 

不同的覆盖方式通过影响玉米土壤理化性质来影响土壤环境，进一步影响土壤微生物及玉米根系分

泌物，最终改变土壤微生态。近年来，关于秸秆覆盖还田和紫云英翻压还田的研究逐渐增多，但多集中

于单作模式，在“旱三熟”种植模式下研究较少。因此，本文主要研究“旱三熟”种植模式下不同覆盖

处理如何影响土壤微生物多样性和群落结构，以及这些变化对作物生长和土壤健康的潜在影响，旨在为

加速推进秸秆资源化和绿肥高效应用提供理论依据。 

1 材料与方法 

1.1 试验区概况 

试验地位于重庆市北碚区西南大学教学实验农场，地处 29°51′N、106°27′E，海拔 244 m，属亚热带

季风性湿润气候。年均太阳总辐射量 87 108 kJ·cm-2，历年平均总日照时数 1 276.7 h，多年平均气温 18℃，

≥10℃积温 5 979.5 ℃，夏季最高气温达 42℃左右，无霜期达 359 d，多年平均降水量 1 133.7 mm，年蒸

发量 1 181.1 mm，伏旱发生频率达 93%。试验地土壤类型为旱地紫色土，试验前土壤基本理化性质为：

土壤容重 1.38 g·cm-1、全氮 1.19 g·kg-1、碱解氮 38.23 mg·kg-1、全磷 0.72 g·kg-1、有效磷 62 mg·kg-1、全钾

35.46 g·kg-1、速效钾 155 mg·kg-1、pH5.98、总有机碳 12.12 g·kg-1，玉米生育期内气象情况如图 1 所示（美

国坎贝尔公司 Campbell CR1000X 型数据采集器）。  

 

图 1 2021 年和 2022 年玉米生育期内试验小区气温和降水特征 

Fig. 1 Temperature and precipitation characteristics of the test plots during the growth period of maize in 2021 and 2022 

1.2 试验设计 

以蚕豆/玉米/甘薯“旱三熟”套作种植模式下的玉米为研究对象开展大田试验。试验共设 4 个处理：

对照（CK）、秸秆覆盖（S）、紫云英覆盖（M）、秸秆和紫云英协同覆盖（S+M），试验具体处理方法见表

1。 
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表 1 试验具体处理方法 

Table 1 Experimental specific treatments 

处理符号 

Treatments symbol 

处理 

Treatment 

操作方法 

Operation method 

CK 对照 无覆盖处理 

S 秸秆覆盖 作物（蚕豆/玉米/甘薯）收获后，将作物秸秆切成 20 cm 左右长度并均匀覆

盖在地表，每种秸秆覆盖量为 7 500 kg·hm-2（干物质量） 

M 紫云英覆盖 紫云英于盛花期收获并将紫云英绿肥切成 20 cm 左右长度均匀覆盖在地表，

紫云英覆盖量 7 780 kg·hm-2（干物质量） 

S+M 秸秆覆盖+紫云英覆盖 秸秆覆盖量和覆盖方法同 S 处理，紫云英覆盖量和覆盖方法同 M 处理 

试验小区采用随机区组排列，每个处理重复 3 次，共 12 小区，每个小区面积为 32 m2（8 m×4 m）。

每个小区均分成四厢，共八个条带，每个条带宽度为 1 m，长度为 4 m。每个小区有 4 个玉米种植条带，

其中 3 个条带用于生育期取样，随机留 1 个条带用于玉米收获测产。玉米品种为先玉 1171，于 3 月下旬

开始软盘育苗，4 月上旬玉米三叶期时移栽，栽培密度为每公顷 49 500 株，每条带种 2 行，每行 9 穴，

穴距 20 cm，于当年 7 月下旬收获，玉米全生育期 115 d，共种植 2021 年和 2022 年两年。 

玉米种植期间，采用少耕的耕作方式，在每年种植蚕豆前旋耕一次，玉米拔节期中耕培土一次，尽

量减少对土壤的扰动，参考当地施肥情况，玉米在移栽后 7 d 左右施 560 kg·hm-2 当地常施的复合肥料(N：

P2O5：K2O=15：15：15)，并在拔节期追施尿素 450 kg·hm-2，其他田间管理措施同常规管理。蚕豆/玉米/

甘薯“旱三熟”种植模式为在前一年 11 月上旬播种蚕豆和紫云英，蚕豆与紫云英条带相邻间作，紫云英

于来年 4 月初盛花期收获后进行紫云英覆盖，再在曾经的紫云英条带上移栽玉米（4 月上旬），1 个月后

收获蚕豆（5 月上旬），蚕豆收获后秸秆覆盖，再继续在蚕豆条带上种植甘薯（5 月下旬），玉米收获后秸

秆覆盖（7 月下旬），甘薯收获后秸秆全地覆盖（10 月底），如图 2 所示。 

 
图 2 “旱三熟”种植模式图 

Fig. 2 Diagram of “dryland triple intercropping” 

1.3 样品采集与分析 

在玉米花期用五点取样法取 5 穴玉米，选取能代表试验小区正常生育的健康玉米植株，采用锄头将

整穴玉米完整挖出，田间挖掘约每穴 45 cm×45 cm，取土层为 0~20 cm，将土样混合均匀。采用抖根法将

根际土壤抖落入样品袋中，鲜土低温保存，迅速带回实验室，拣去杂物过 2 mm 筛，将玉米根际土壤保存

于 -80 ℃ 冰 箱 ， 用 于 后 续 土 壤 微 生 物 多 样 性 的 测 定 。 使 用 通 用 引 物

338F(5’-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3’)和 806R(5’-GGACTAGHVGGGTWTCTAAT-3’)对 16S rRNA

基 因 V3~V4 可 变 区 进 行 PCR 扩 增 ， 使 用 真 菌 内 部 转 录 间 隔 区 （ ITS ） 引 物 对

ITS1F(CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA)和 ITS2R(GCTGCGTTCTTCATCGATGC)对真菌 ITS 基因进行

PCR 扩增，利用 Illumina 公司的 Miseq PE300 平台进行高通量测序，由上海美吉生物医药科技有限公司

完成。 
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1.4 数据处理 

数据采用 Excel 2019 整理，采用 SPSS 26 软件进行方差分析和相关性分析，用邓肯（Duncan）多重

比较法进行差异显著性检验，显著水平设为 0.05，采用 Origin 2019b 32Bit、Canoco 5.0 绘制图形。 

2 结 果 

2.1 不同覆盖对土壤微生物群落结构多样性的影响 

2.1.1 不同覆盖下的土壤微生物α多样性指数  由表 2 可知，与 CK 处理相比，M 处理的土壤细菌 Ace 指

数、Chao 1 指数、香农(Shannon)指数、Sobs 指数分别降低了 7.94%、7.87%、2.08%和 8.08%（P<0.05），

S+M 处理的细菌 Ace、Chao 1、Sobs 指数分别降低了 7.14%、6.84%和 6.99%（P<0.05）。与 CK 处理相比，

S 处理的土壤真菌 Shannon、Sobs 指数分别升高了 6.12%、9.00%，M 处理的土壤真菌 Ace、Chao 1、Sobs

指数分别降低了 10.98%、12.10%、9.95%，S+M 处理的土壤真菌 Sobs 指数升高了 8.13%。以上可知，α

多样性指数受不同覆盖物的影响，M、S+M 处理减少了土壤细菌物种数和群落多样性，S、S+M 处理增

加了土壤真菌物种数和群落多样性，M 处理减少土壤真菌物种数。 

表 2 玉米土壤细菌和真菌群落多样性指数 

Table 2 Diversity index of soil microbial bacterial and fungal communities of maize 

微生物

Microorganisms 

处理 

Treatment 

Ace 指数 

Ace index 

Chao 1 指数 

Chao 1 index 

香农指数 

Shannon index 

Sobs 指数 

Sobs index 

辛普森指数 

Simpson index 

细菌 

Bacteria 

CK 3 783.3±103.6a 3 778.87±118.21a 6.77±0.01a 3 018.67±51.03a 0.002 8±0.000 1a 

S 3 701.17±49.64ab 3 657.08±52.81ab 6.76±0.06a 2 984.33±43.06a 0.002 9±0.000 4a 

M 3 482.8±138.26c 3 481.57±155.16b 6.63±0.08b 2 774.67±89.2b 0.003 4±0.000 5a 

S+M 3 513.1±105.09bc 3 520.46±119.33b 6.71±0.01ab 2 807.67±44.6b 0.002 8±0.000 1a 

真菌 

Fungus 

CK 1 070.56±46.07a 1 060.41±59.34a 4.58±0.14bc 877.33±42.16b 0.029 9±0.008 9ab 

S 1 117.85±17.78a 1 101.67±11.52a 4.86±0.12a 956.33±16.8a 0.021 3±0.002 6b 

M 952.96±33.89b 932.1±45.61b 4.45±0.19c 790±39.23c 0.040 3±0.012 3a 

S+M 1 146.7±71.32a 1 136±67.13a 4.78±0.1ab 948.67±35.16a 0.025 3±0.001 9ab 

注： 同列小写字母表示四个处理之间的差异（P＜0.05）。下同。Note: Lowercase letters in the same column indicate the difference 

between the four treatments (P< 0.05). The same as below. 

2.1.2 不同覆盖下的土壤微生物β多样性  由图 3a 可知，玉米根际土壤细菌群落中，主坐标分析（PCoA）

的 PCoA1 轴和 PCoA2 轴分别能解释 22.07%和 16.97%的群落组成差异，S、M、S+M 处理能分别与 CK

处理形成各自独立群落结构团体（R2=0.460 9，P=0.001），S、M、S+M 处理均与 CK 处理距离较远，S+M

处理与 CK 处理之间的距离最远，说明覆盖处理（S、M、S+M）与无覆盖处理间土壤细菌组成及群落结

构的差异较大。S、M 处理的团体之间有部分交集，说明这两个处理间细菌操作分类单元（OTU）组成的

差异较小，它们的细菌群落结构部分相近。由图 3b 可知，玉米根际土壤真菌群落中，PCoA 分析的 PCoA1

轴和 PCoA2 轴分别能解释 25%和 18.05%的群落组成差异，S、M、S+M 处理能分别与 CK 处理形成各自

独立群落结构团体（R2=0.541 5，P=0.001），S、M、S+M 处理均与 CK 处理距离较远，不同处理间真菌

群落互不交集，差异显著，群落组成也不相似。 
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图 3 不同处理下玉米根际土壤细菌（a）、真菌（b）微生物群落主坐标分析（PCoA）（操作分类单元，OUT） 

Fig. 3 Principal coordinate analysis (PCoA ) of bacterial (a) and fungal (b) microbial communities in the rhizosphere soil of maize under 

different treatments (Operational taxonomic unitslevel, OTU) 

2.2 不同覆盖对土壤细菌真菌群落的影响 

2.2.1 物种韦恩（Venn）图   如图 4a 所示，玉米根际土壤中细菌 OTUs 共有数目为 2 801，占比 59.72%。

不同处理间特有细菌物种数目表现为：CK>S>M>S+M。如图 4b 所示，玉米根际土壤中真菌 OTUs 共有

688 种，占比 32.06%。不同处理间特有真菌物种数目表现为：S>S+M>CK>M。总之，细菌共有 OTUs 数

目大于真菌，与 CK 处理相比，覆盖处理会减少特有的细菌物种，S、S+M 处理会增加各处理特有的真菌

物种。 

2.2.2 不同处理下根际土壤细菌真菌群落组成和相对丰度   玉米根际土壤微生物群落结构层次明显，优势

细菌门有变形菌门（Proteobacteria，CK：26.88%；S：27.89%；M：28.65%；S+M：28.15%）、放线菌门

（Actinobacteria，CK：22.54%；S：22.74%；M：25.11%；S+M：24.39%）和酸杆菌门（Acidobacteria，

CK：15.64%；S：13.88%；M：13.18%；S+M：13.34%），共占约 62.6%~69.39%（图 4c），覆盖处理均能

增加变形菌门和放线菌门的相对丰度，减少酸杆菌门的相对丰度。除了优势细菌门之外，还有绿弯菌门

（Chloroflexi，CK：10.48%；S：11.29%；M：10.44%；S+M：9.83%）、拟杆菌门（Bacteroidota）、Myxococcota、

芽单胞菌门（Gemmatimonadetes）、厚壁菌门（Firmicutes）以及疣微菌门（Verrucomicrobia）、髌骨细菌

门（Patescibacteria）也对土壤覆盖处理有一定程度的响应。玉米根际土壤的优势真菌门有子囊菌门

（Ascomycota，CK：67.45%；S：58.47%；M：63.17%；S+M：60.96%）和担子菌门（Basidiomycota，CK：

18.68%；S：19.72%；M：21.65%；S+M：20.38%），共占约 77.15%~89.09%（图 4d）。覆盖处理减少了子囊

菌门的相对丰度，增加了担子菌门的相对丰度。除了优势真菌门之外，还有被孢菌门（Mortierellomycota）、

未经分类的真菌（unclassified_k_Fungi）、球囊菌门（Glomeromycota）、隐真菌门（Rozellomycota）也对土壤

覆盖处理有一定程度的响应。 
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注：a、b 两图中不同颜色代表不同处理，数字代表物种数，交叉区域代表共同拥有的物种。Note: Different colors in fig.a and fig. 

b represent different treatments, the number represents the number of species, and the cross area represents the common ownership of the 

species. 

图 4 不同处理下玉米根际土壤细菌 OTUs 韦恩图（a）、真菌 OTUs 韦恩图（b）以及细菌群落组成和相对丰度

（c）、真菌群落组成和相对丰度（d） 

Fig. 4 Venn diagrams of bacterial OTUs (a) and fungal OTUs (b) as well as bacterial community composition and relative abundance (c) 

and fungal community composition and relative abundance (d) in the rhizosphere soil of maize under different treatments 

2.3 不同处理下土壤环境因子对土壤微生物群落的影响 

由表 3 可知，NO3
--N、TP 分别在细菌冗余分析（RDA）中单独效应解释为 0.547 4、0.656 6，具有较

高的解释度，均达到显著水平（P<0.05）；TN、NO3-N 分别在真菌 RDA 分析中单独效应解释为 0.813 2、

0.565 2，具有较高的解释度，分别达到极显著（P<0.001）和显著水平（P<0.05）。 

表 3 土壤环境因子在冗余分析（RDA）模型中的单独效应 

Table 3 Individual effects of soil environmental factors in the redundancy analysis (RDA) model 

环境因子 

Environmental 

factor 

细菌 

Bacteria 

 真菌 

Fungus 

R2 P  R2 P  

SWC 0.257 3 0.253  0.264 4 0.247 

Temp 0.023 2 0.906  0.117 1 0.562 

TN 0.239 9 0.286  0.813 2 0.001 

NO3
--N 0.547 4 0.027  0.565 2 0.02 

ROC 0.167 8 0.435  0.348 1 0.132 

TP 0.656 6 0.013  0.461 8 0.08 

Bray1 P 0.027 7 0.891  0.054 0 0.737 

TOC 0.214 5 0.343  0.145 8 0.519 

注： R2：解释度，P：统计显著值，SWC：土壤含水率，Temp：温度，TN：全氮，NO3
--N：硝态氮，ROC：易氧化有机碳，

TP：全磷，Bray1 P：有效磷，TOC：总有机碳。下同。Note: R2: degree of explanation, P: statistically significant value, SWC: soil water 

content, Temp: temperature, TN: total nitrogen, NO3
--N: nitrate nitrogen, ROC: readily oxidizable organic carbon, TP: total phosphorus, 

Bray1 P: available phosphorus, and TOC: total organic carbon. The same as below.  

采用冗余分析（RDA）进一步研究各处理细菌真菌微生物群落结构与土壤环境因子之间的关系。由
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图 5a 图可得出，RDA1 轴和 RDA2 轴分别具有 37.23%和 17.01%的解释度，S+M 处理和 CK 处理与 ROC、

TOC、Temp、Bray1 P 呈正相关关系；S、M 处理与 TN、NO3
--N、TP、SWC 呈正相关；SWC 与 Bray1 P

有较好的正相关关系。由图 5b 可得出，RDA1 轴和 RDA2 轴分别具有 27.39%和 16.06%的解释度，CK 处

理和 S 处理与 TP、ROC、TOC 呈正相关关系；M、S+M 处理与 SWC、Temp、TN、NO3
--N、Bray1 P 呈

正相关关系；TN 与 ROC 有较好的正相关关系。 

 

注：通过方差膨胀因子（VIF）分析，筛选去除 VIF＞10 的环境因子。环境因子 pH、NH4
+-N（铵态氮）、DOC（可溶性有机碳）

的 VIF 大于 10，因此去除这些环境因子。Note: Environmental factors with VIF > 10 were screened and removed by variance inflation 

factor (VIF) analysis. The environmental factors pH, NH4
+-N (ammonia nitrogen), and DOC (dissolved organic carbon) had VIF > 10, so 

these environmental factors were removed.  

图 5 土壤细菌（a）和真菌（b）微生物群落结构与土壤环境因子的冗余分析(RDA) 

Fig. 5 Redundancy analysis (RDA) of soil bacterial (a) and fungal (b) microbial community structure with soil environmental factors 

3 讨 论 

3.1 不同覆盖处理对土壤微生物多样性的影响 

本研究中，α 多样性指数受到不同覆盖物的影响，S 处理土壤细菌 α 多样性无显著变化（表 2），说

明该处理对细菌的均匀性起到的作用有限，前人研究结果也表明秸秆覆盖对土壤细菌香农和辛普森多样

性指数无显著影响[17]；M、S+M 处理降低了土壤细菌群落丰富度和均匀度（表 2），前人研究表明在紫云

英还田量为 45 mghm−2 时稻田土壤细菌群落的 α 多样性降低[18]，这可能是因为覆盖绿肥改善了土壤环境

因子，NO3
--N、TP 在细菌 RDA 分析中达到显著水平（表 3）。 

本研究中 S 处理增加了土壤真菌 Shannon、Sobs 指数（表 2），说明用秸秆进行覆盖能增加土壤真菌

群落丰富度，有利于维持长期的土壤健康，同斯捷[19]研究却表明秸秆覆盖对于土壤真菌的 α 多样性削弱，

可能是因为土壤真菌群落丰富度随着秸秆覆盖时间的推进呈现出动态变化，取样时间为蚕豆秸秆覆盖后

30 d，秸秆中的碳源和氮源向土壤持续输入，改变了土壤环境因子，进而改变土壤真菌多样性；而段袁慧

真[20]的研究表明在秸杆覆盖 45ｄ时提升了土壤真菌多样性及均匀度则证明了该观点，本研究中 M 处理减

少土壤真菌物种丰富度和 OTU 数目（表 2），这与前人的研究不同，即 Zhang 等 [18]研究表明紫云英覆盖

的真菌群落 α 多样性无显著变化，可能是与紫云英覆盖时间长短有关，分解过程中长时间覆盖下逐渐形

成了更严密的厌氧环境[21]，遂导致真菌 α 多样性下降。本研究中，紫云英或秸秆的添加显著改变了细菌

β多样性，不同处理间真菌β多样性差异显著（图 3），这与他人的研究结果[10-11]一致。其中 S+M 处理的

细菌β多样性最大（图 3），可能是因为不同覆盖物对土壤细菌群落物种组成的影响也不尽相同，有累积

作用。 
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3.2 不同覆盖处理对土壤微生物群落结构的影响 

本研究中土壤细菌以变形菌门、放线菌门和酸杆菌门为主（图 4c），是农田土壤的常见类群，均能在

纤维素、半纤维素和木质素降解过程中起关键作用[21-22]。变形菌门在农田土壤中多为δ、γ-变形菌门，

放线菌门拥有在植物根表面定殖的能力以及在干旱胁迫下产生多种次级代谢产物的能力，促进植物生长
[23]，这些细菌是紫云英与秸秆的分解者，利于土壤根区生态。本研究中覆盖处理使农田土壤异养细菌富

集，加快了农田生物化学循环，变形菌门和放线菌门在覆盖处理下均增加（图 4c），覆盖处理使土壤碳源

和氮源增加，这是由于变形菌作为一种嗜营养菌在富碳氮环境可刺激其快速增长[24]，放线菌已被发现广

泛分布于干旱土壤中，本试验取样时期土壤较为干旱，故放线菌为优势菌门。在 M 处理下土壤细菌相对

丰度增加的最多（图 4c），这与以前的研究结果[13]一致，变形菌门和放线菌门是与氮循环相关的细菌类群，

紫云英还田提高土壤中细菌群的氮循环功能[25]。酸杆菌被认为可分解难降解的碳源，但有趣的是，本研

究中覆盖处理反而使酸杆菌门丰富度降低，紫云英施入使酸杆菌门的相对丰度更低（图 4c），与前人研究

的秸秆覆盖增加了酸杆菌门结论[26]不一致。酸杆菌中富含的碳水化合物活性酶( Cazyme )及其分泌的蛋白

酶体，是高效生物质降解的关键，尤其是降解木质纤维素生物质[27]，可能是因为玉米花期覆盖处理使土

壤增温效果强，增温使酸杆菌门的相对丰度降低 19%以上[28]，也可能是绿肥的施用刺激了其他类型微生

物的大量繁殖，导致酸杆菌门丰富度降低。 

本研究中土壤真菌以子囊菌门和担子菌门为主（图 4d），均为典型的腐生菌门，利于土壤环境且能分

解有机物质[29]，供给植物营养，但也容易引起多种真菌病害，子囊菌引起根腐、茎腐、果（穗）腐和枝

枯等[30]，担子菌会降解植物多糖及分解木质素[31]。本研究中覆盖紫云英或秸秆会降低子囊菌门的丰度（图

4d），可能是因为土壤营养水平较高会降低子囊菌属的相对丰度[32]，多数子囊菌在土壤生态系统反硝化过

程中起重要作用，影响土壤碳的分解，覆盖处理中子囊菌门相对丰度较低反而不会令反硝化过程中产生

较多的温室气体 N2O，可能有利于生态圈平衡[33]。子囊菌门也是玉米病原型真菌，说明覆盖紫云英、秸

秆覆盖会降低玉米病害的发生。本试验覆盖处理增加了担子菌门的丰度（图 4d），可能是因为子囊菌门与

担子菌门之间存在竞争关系[29, 34]，表明覆盖处理为担子菌提供了良好的生存环境，有研究表明担子菌可

与作物根系形成外生菌根，加速作物对水分和养分的吸收[35]。紫云英和秸秆中大量的纤维、半纤维素、

木质素以及可溶性有机物均为细菌和真菌的食物来源，紫云英和秸秆的还田促进了土壤中与降解相关的

细菌和真菌增殖，这些细菌和真菌微生物又加快了紫云英和秸秆的腐解进程，有利于绿肥和秸秆降解后

土壤肥力和健康水平的提高。 

3.3 土壤微生物群落与土壤环境因子之间的关系 

作物、土壤和土壤微生物形成了一个生态系统，相互影响和制约。土壤微生物群落主要由土壤环境

因子决定。本研究发现当覆盖紫云英或秸秆时，NO3
--N、TP 为影响土壤细菌群落的关键环境因子，TN、

NO3
--N 为影响土壤真菌群落的关键环境因子（表 3），TN、NO3

--N、TP、SWC 对 M 处理的土壤细菌微

生物响应较强（图 5a），TN 对 S+M 处理的土壤真菌微生物响应最强（图 5b）。氮对土壤微生物影响较大，

可能是因为紫云英通过根瘤菌固定根茎中的大气氮[9]，覆盖紫云英是向土壤增加了氮源及有机化合物的输

入，调节了土壤酶活性，从而增加磷的可用性。正如前人的研究[36]，覆盖紫云英或秸秆可能改变土壤碳

氮形式，有效增加土壤中不稳定的养分浓度，进而影响土壤微生物群落的结构和功能特征[37-38]。本研究

中，S+M 处理下土壤细菌真菌与水分、温度均有相关关系（图 5），覆盖秸秆或紫云英通过影响土壤水分

和温度来改变土壤微生物群落结构。 

4 结 论 

覆盖处理（S、M、S+M）能增加土壤真菌微生物物种丰富度，减少特有的细菌物种数目。与 CK 处

理相比，S、S+M 处理能增加土壤真菌物种数和群落多样性，M 处理能减少土壤真菌物种数；覆盖处理

增加了玉米根际土壤优势菌门中变形菌门（Proteobacteri）、放线菌门（Actinobacteria）、担子菌门
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（Basidiomycota）的相对丰度，减少了酸杆菌门（Acidobacteria）、子囊菌门（Ascomycota）的相对丰度。

综上，覆盖处理能有效改善土壤微生物多样性及群落结构，尤其是 S+M 处理表现最佳，放大了菌群结构

的优势，在一定程度上加强了农田土壤健康和可持续发展的潜力。 
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