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摘 要：研究了由玉米、草带、辣椒构成的不同间作群体对云南山区旱坡地土壤微生物数量的影响，结果表

明：间作玉米和间作辣椒的草带根际微生物数量均高于其它间作和单作处理，其草带的根际细菌、真菌、放线菌和

自生固氮菌数量平均值分别是玉米顺坡单作和辣椒单作的４．４９倍和２２．００倍，３．９１倍和６．１０倍，６．１５倍和２６．２９
倍，４．７５倍和５．７２倍；间作草带的玉米和辣椒其各类根际微生物数量均高于玉米和辣椒单作；玉米间作辣椒行比
为４∶４和６∶６模式的根际土壤微生物数量多于２∶２模式。总的来说，玉米间作辣椒、玉米间作草带和辣椒间作草带
的根际土壤微生物数量均多于各作物单作，为进一步改善旱坡地土壤根际微生物环境和明确间作群体根际土壤微

生物效应提供了依据。

关键词：玉米；草带；辣椒；间作；根际微生物

中图分类号：Ｓ１８２ 文献标志码：Ａ

Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇｓｙｓｔｅｍｏｎｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ
ｉｎｄｒｙｓｌｏｐｐｉｎｇｌａｎｄ

ＡＮＴｏｎｇｘｉｎ１，ＺＨＡＮＦａｎｇｄｏｎｇ２，ＬＩＷａｎｇ１，ＺＨＯＵＦｅｎｇ１，ＧＯＮＧＡｉｍｉｎ３，
ＬＩＹｕａｎ２，ＷＵＢｏｚｈｉ１，ＺＨＡＮＧＬｉａｎｇｅｎ１

（１．ＦａｃｕｌｔｙｏｆＡｇｒｏｎｏｍｙａｎｄＢｉｏｌｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，ＹｕｎｎａｎＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｋｕｎｍｉｎｇ，Ｙｕｎｎａｎ６５０２０１，Ｃｈｉｎａ；
２．ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＲｅｓｏｕｒｃｅａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，ＹｕｎｎａｎＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｋｕｎｍｉｎｇ，Ｙｕｎｎａｎ６５０２０１，Ｃｈｉｎａ；

３．ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＷａｔｅｒＣｏｎｓｅｒｖａｎｃｙａｎｄＨｙｄｒｏｐｏｗｅｒａｎｄＡｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅ，ＹｕｎｎａｎＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｋｕｎｍｉｎｇ，Ｙｕｎｎａｎ６５０２０１，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｔｈｅｅｆｆｅｃｔｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇｇｒｏｕｐｓｃｏｍｐｏｓｅｄｏｆｍａｉｚｅ，ｇｒａｓｓｓｔｒｉｐｓａｎｄｐｅｐｐｅｒｏｎｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｅｓｉｎｄｒｙｓｌｏｐｅｓｌａｎｄｏｆＹｕｎｎａｎｍｏｕｎｔａｉｎａｒｅａｗｅｒｅｓｔｕｄｉｅｄ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔ：Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｒｈｉｚｏ
ｓｐｈｅｒｅｍｉｃｒｏｂｅｓｏｆｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇｇｒａｓｓｓｔｒｉｐｓｗｉｔｈｐｅｐｐｅｒａｎｄｍａｉｚｅｗａｓｈｉｇｈｅｒｔｈａｎｔｈａｔｏｆｏｔｈｅｒｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇａｎｄｍｏｎｏ
ｃｕｌｔｕｒｅｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ．Ｔｈｅａｖｅｒａｇｅｎｕｍｂｅｒｏｆｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｂａｃｔｅｒｉａ，ｆｕｎｇｉ，ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓａｎｄａｚｏｔｏｂａｃｔｅｒｉｎｔｈｅｔｗｏｋｉｎｄｓｏｆ
ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇｇｒａｓｓｓｔｒｉｐｐａｔｔｅｒｎｓｗａｓ４．４９ａｎｄ２２．００ｔｉｍｅｓ，３．９１ａｎｄ６．１ｔｉｍｅｓ，６．１５ａｎｄ２６．２９ｔｉｍｅｓ，４．７５ａｎｄ
５．７２ｔｉｍｅｓｏｆｔｈａｔｏｆｄｏｗｎｓｌｏｐｅｍａｉｚｅｍｏｎｏｃｕｌｔｕｒｅａｎｄｐｅｐｐｅｒｍｏｎｏｃｕｌｔｕｒｅｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｍｉ
ｃｒｏｂｅｓｏｆｍａｉｚｅａｎｄｐｅｐｐｅｒｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｅｄｗｉｔｈｇｒａｓｓｓｔｒｉｐｓｗａｓｈｉｇｈｅｒｔｈａｎｍａｉｚｅｍｏｎｏｃｕｌｔｕｒｅａｎｄｐｅｐｐｅｒｍｏｎｏｃｕｌｔｕｒｅ．
Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｍｉｃｒｏｂｅｓｏｆｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇｍａｉｚｅｗｉｔｈｐｅｐｐｅｒ４∶４ａｎｄ６∶６ｗａｓｈｉｇｈｅｒｔｈａｎｔｈａｔｏｆ２∶２．Ｉｎａ
ｗｏｒｄ，ｔｈｅａｍｏｕｎｔｏｆｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｍｉｃｒｏｂｅｓｏｆｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇｍａｉｚｅｗｉｔｈｐｅｐｐｅｒ，ｍａｉｚｅｗｉｔｈｇｒａｓｓｓｔｒｉｐｓ，ａｎｄｐｅｐｐｅｒｗｉｔｈ
ｇｒａｓｓｓｔｒｉｐｓｉｓｈｉｇｈｅｒｔｈａｎｍｏｎｏｃｕｌｔｕｒｅａｎｄｉｔｃａｎｐｒｏｖｉｄｅｔｈｅｂａｓｉｓｆｏｒｆｕｒｔｈｅｒｄｅｆｉｎｉｎｇｔｈｅｅｆｆｅｃｔｓｏｆｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｍｉｃｒｏｂｅｓ
ｏｎｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇｓｙｓｔｅｍｓｔｏｉｍｐｒｏｖｅｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｇｒｏｗｔｈｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ．

Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：ｍａｉｚｅ；ｇｒａｓｓｓｔｒｉｐ；ｐｅｐｐｅｒ；ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ；ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ

１９０４年德国生物学家ＬｏｒｅｎｚＨｉｌｔｎｅｒ首次提出根
际概念，他将根际定义为根系周围、受根系生长影响

的土体。根际作为根系、土壤界面的一个微环境，是

土壤－根系－微生物三者紧密结合、相互影响的场



所［１－２］。在陆地生态系统中，植物是第一生产者，土

壤微生物是有机质的分解者。植物将光合产物以根

系分泌物和植物残体形式释放到土壤，供给土壤微

生物碳源和能源；而微生物则将有机养分转化成无

机养分，以利于植物吸收作用［３－５］。大部分土壤微

生物对作物生长发育是有益的，它们对土壤的形成

发育、物质循环和肥力演变等均有重大影响，其主要

作用有：形成土壤结构，分解有机质，固氮作用，调节

植物生长等。受根际环境复杂性和研究方法的制

约，前人对作物间作群体根际微生态系统的研究还

十分的薄弱，主要侧重于作物间作群体土壤微生物

数量与土壤养分及根系分泌物的关系的研究［６－９］，

目前在山区旱坡地农业生产中，尚未见多样性间作

群体土壤微生物的比较研究。本研究选择不同作

物、品种进行搭配间作，研究坡耕地不同作物间作群

体对土壤微生物的影响，为合理开发利用山地土壤

环境资源，提高旱坡地作物系统生产力提供理论依

据及技术支撑。

１ 材料与方法

１．１ 试验地概况

试验于２００９年５月至１０月在云南省昆明市北
郊云南农业大学教学科研试验农场进行，试验地地

理位置为：Ｎ２５°１８′，Ｅ１０２°４５′，海拔１９３０ｍ。土壤质
地为山地砂质红壤，试验地坡度为１０°。
１．２ 供试作物及品种

玉米（ＺｅａｍａｙｓＬ．）：云瑞 ８号；辣椒（Ｃａｐｓｉｃｕｍ
ａｎｎｕｕｍＬ．）：云南省通海县曲陀关长辣椒；非洲狗尾
草（ＳｔａｐｆＳｅｔａｒｉａｖｉｒｉｄｉｓＬ．）。
１．３ 试验设计

试验设８个处理（Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｆ、Ｇ、Ｈ），三次重
复，按随机区组设计，共２４个试验小区，小区面积为
３×１０ｍ２。处理：Ａ，玉米‖辣椒等高种植（２∶２）；Ｂ，
玉米‖辣椒等高种植（４∶４）；Ｃ，玉米‖辣椒等高种
植（６∶６）；Ｄ，玉米‖草带等高种植；Ｅ，辣椒‖草带等
高种植；Ｆ，玉米等高等行距单作；Ｇ，辣椒等高等行
距单作；Ｈ，玉米顺坡等行距单作。
１．４ 作物种植与管理

１．４．１ 种植规格 各作物种植规格见表 １。试验
地经 ２０～３０ｃｍ深翻碎土后，等高处理均沿等高线
开沟种植，顺坡处理采取打塘种植。５月３０日同时
移栽玉米和辣椒，每穴移栽２～３株苗，玉米双株留
苗，辣椒单株留苗。草带种植：在玉米和辣椒缓苗

后，于６月５日在玉米和辣椒宽行种植草带，草种为
非洲狗尾草，播种量为５０ｇ·ｍ－２，每小区间作７带，
每带宽４０ｃｍ。

表１ 作物种植规格

Ｔａｂｌｅ１ Ｔｈｅｃｒｏｐｐｌａｎｔｉｎｇｓｐｅｃｉｆｉｃａｔｉｏｎ

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
作物

Ｃｒｏｐ

密度

Ｄｅｎｓｉｔｙ
／（Ｎｏ．·６６６．７ｍ－２）

行距 Ｌｉｎｅｓｐａｃｉｎｇ／ｃｍ

宽行

Ｗｉｄｅｌｉｎｅ
窄行

Ｎａｒｒｏｗｌｉｎｅ

穴距／ｃｍ
Ｉｎｔｅｒｐｌａｎｔ
ｄｉｓｔａｎｃｅ

间距／ｃｍ
Ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ
ｄｉｓｔａｎｃｅ

Ａ

Ｂ

Ｃ

Ｄ

Ｅ

Ｆ

Ｇ

Ｈ

玉米 Ｍａｉｚｅ ４３５６ １１０ ４０ ４５

辣椒 Ｐｅｐｐｅｒ ２１３３ １０７ ４５ ４０

玉米 Ｍａｉｚｅ ３１１１ １９０ ４０ ４５

辣椒 Ｐｅｐｐｅｒ ２８４４ １００ ４５ ４０

玉米 Ｍａｉｚｅ ２４８９ ２６０ ４０ ４５

辣椒 Ｐｅｐｐｅｒ ３２００ １００ ４０ ４０

玉米 Ｍａｉｚｅ ４３５６ １１０ ４０ ４５

辣椒 Ｐｅｐｐｅｒ — ４０ —

玉米 Ｍａｉｚｅ ２１３３ １１０ ４０ ４０

辣椒 Ｐｅｐｐｅｒ — ４０ —

玉米 Ｍａｉｚｅ ４３５６ ７５ ４５—

辣椒 Ｐｅｐｐｅｒ ３７３３ ４０ ４５—

玉米 Ｍａｉｚｅ ４３５６ ８０ ４０—

３０

３５

３０

３０

３０

—

—

—

注：玉米：育苗移栽；辣椒：育苗移栽；草带：直播；间距：两个不同作物相邻种植行之间的距离。
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１．４．２ 田间管理 不同处理各作物田间管理措施

均保持一致。

玉米：第一次在苗期（拔节期）追施苗肥（尿素：

１５０ｋｇ·ｈｍ－２），第二次在大喇叭口期追施穗肥（尿
素：３００ｋｇ·ｈｍ－２）。追肥时在距根部５ｃｍ左右处破
膜施入尿素。
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辣椒：第一次在辣椒现蕾期施用复合肥１５０ｋｇ·
ｈｍ－２，壅施；第二次在门椒长到 ３ｃｍ左右时施复合
肥（氮磷钾含量分别为 ２５％、１０％和 ５％）４５０ｋｇ·
ｈｍ－２。

草带：于７月２０日和８月２０日刈割两次，每次
刈割后追施尿素１５０ｋｇ·ｈｍ－２。

１．５ 根际土壤微生物测定

在作物生长中期（玉米开花授粉时），分处理采

取间作和单作玉米、辣椒、草带根系鲜样，轻轻抖动，

除去粘附在根表面的土壤后，将根置于盛有１００ｍＬ
无菌水的三角瓶中，振荡１５ｍｉｎ，获得作物根际土壤
悬浊液，用于根际微生物的测定。

分别采用牛肉膏蛋白胨培养基、改良高氏一号、

马丁氏培养基和阿须贝无氮培养基，分离土壤中的

细菌、放线菌、真菌和自生固氮菌，采用稀释平板法，

细菌、放线菌、真菌和自生固氮菌分别培养２、７、３和
５天后计数［１０］。

将滤纸放在１０５℃的烘箱中，烘６～８ｈ至恒重，
用以滤根际土悬浊液。根际土采取与滤纸相同的处

理方式，烘干至恒重，得到根际土的干重，从而获得

微生物计数的基本单位 ｃｆｕ·ｇ－１干土（ｃｆｕ，ｃｏｌｏｎｙ
ｆｏｒｍｉｎｇｕｎｉｔ）。

计算公式为：根际微生物数量 ＝Ｃｆｕ（ｃｏｌｏｎｙ－
ｆｏｒｍｉｎｇｕｎｉｔｓ）指菌落形成单位。
１．６ 试验数据处理

对所得的数据用 Ｅｘｃｅｌ２００７和 ＳＰＳＳ１８．０等应
用软件进行数据计算、整理、统计分析，利用 Ｄｕｎｃａｎ
法对数据进行差异性检验。

２ 结果与分析

２．１ 间作群体对作物根际土壤细菌数量的影响

由表２可知：间作处理Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ的玉米根际土
壤细菌数量均显著高于处理Ｈ，分别为 Ｈ处理的１．
５５倍、２．５９倍、２．４７倍和４．５６倍，平均为 Ｈ处理的
２．７９倍；等高单作 Ｆ处理也显著（Ｐ＜０．０５）高于 Ｈ
处理，为其１．５３倍；在所有间作群体中，间作草带处
理Ｄ的玉米根际土壤细菌数量最多，三个不同行比
间作的玉米根际土壤细菌数量处理Ｂ、Ｃ多于Ａ。间
作群体辣椒根际土壤细菌数量与 Ｇ处理差异均达
到极显著（Ｐ＜０．０１）水平，处理 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｅ分别为处
理Ｇ的 ４．８８倍、７．５５倍、７．６３倍和 １１．６０倍，平均
是Ｇ处理的７．８０倍，间作草带处理Ｅ的辣椒根际土
壤细菌数量最多，在不同行比的玉米辣椒间作群体

中，行比为４∶４处理 Ｂ和６∶６处理 Ｃ的玉米根际土
壤细菌数量多于 ２∶２处理 Ａ。在所有间作群体中，
间作辣椒处理Ｅ的草带根际土壤细菌数量最多，分
别为玉米顺坡单作和辣椒单作的 ６．１１倍和 ２９．９５
倍，Ｅ、Ｄ两个处理的草带细菌数量平均为玉米顺坡
单作和辣椒单作的 ４．４９倍和 ２２．００倍。说明与单
作相比，间作群体有利于改善作物根际土壤细菌环

境。玉米间作草带和辣椒间作草带的效果更明显。

表２ 各处理下作物根际土壤细菌数量／（×１０８ｃｆｕ·ｇ－１）

Ｔａｂｌｅ２ Ｓｏｉｌｂａｃｔｅｒｉａｑｕａｎｔｉｔｙｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
玉米

Ｍａｉｚｅ
辣椒

Ｐｅｐｐｅｒ
草带

Ｇｒａｓｓｓｔｒｉｐ

Ａ ３．０３ｂＡ １．９５ｂＢ —

Ｂ ５．０８ｃＢ ３．０２ｂＢＣ —

Ｃ ４．８４ｃＢ ３．０５ｂＢＣ —

Ｄ ８．９４ｄＣ — ５．６２

Ｅ — ４．４６ｃＣ １１．９８

Ｆ ３．００ｂＡ — —

Ｇ — ０．４０ａＡ —

Ｈ １．９６ａＡ —

Ｆ值
Ｆｖａｌｕｅ ６２．５９ １４．６９ —

注：同列（或同行）中不同小写字母和表示在 Ｐ＜０．０５水平上

差异显著，不同大写字母和表示在 Ｐ＜０．０１水平上差异极显

著。下同。

Ｎｏｔｅ：Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｍａｌｌｌｅｔｔｅｒｓａｎｄ ｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓａ

ｍｏｎｇｔｒｅａｔｍｅｎｔｓａｔＰ＜０．０５，ｃａｐｉｔａｌｓａｎｄ ｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒ

ｅｎｃｅｓａｍｏｎｇｔｒｅａｔｍｅｎｔｓａｔＰ＜０．０１．

２．２ 间作群体对作物根际土壤真菌数量的影响

由表３可知：间作处理 Ｂ、Ｄ玉米根际土壤真菌
数量与Ｈ处理差异均达到极显著（Ｐ＜０．０１）水平，
处理 Ａ、Ｃ、Ｆ与 Ｈ处理差异均未达到显著（Ｐ＜
０．０５）水平；间作群体、玉米等高种植 Ｆ的根际土壤
真菌数量均高于处理 Ｈ，分别为 Ｈ处理的 １．６４倍、
２．５３倍、１．５８倍、３．８４倍和 １．０９倍，间作处理平均
是Ｈ处理的２．４０倍；在所有间作群体中，间作草带
处理Ｄ的玉米根际土壤真菌数量最多；在不同行比
的玉米辣椒间作群体中，行比为 ４∶４的玉米根际土
壤真菌数量最多。间作群体辣椒根际土壤真菌数量

与辣椒单作 Ｇ处理差异均达到显著（Ｐ＜０．０５）水
平，处理Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｅ分别为处理 Ｇ的 ３．７７倍、５．２７
倍、４．９４倍和５．６７倍，平均是 Ｇ处理的４．９１倍，间
作草带处理Ｅ的辣椒根际土壤真菌数量最多；在不
同行比的玉米辣椒间作群体中，行比为４∶４、６∶６处
理的玉米根际土壤真菌数量多于２∶２处理。间作辣
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椒Ｅ处理、间作玉米Ｄ处理的草带根际土壤真菌数
量平均为玉米顺坡单作Ｈ和辣椒单作 Ｇ的３．９１倍
和６．１０倍。说明与单作相比，间作群体有利于改善
作物根际土壤真菌环境。玉米间作草带和辣椒间作

草带的效果更好。

表３ 各处理下作物根际土壤真菌数量／（×１０８ｃｆｕ·ｇ－１）

Ｔａｂｌｅ３ Ｓｏｉｌｆｕｎｇｕｓｑｕａｎｔｉｔｙｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
玉米

Ｍａｉｚｅ
辣椒

Ｐｅｐｐｅｒ
草带

Ｇｒａｓｓｓｔｒｉｐ

Ａ １４．８６ａｂｃＡ ２１．８９ｂ —

Ｂ ２２．９３ｃＢ ３０．６１ｂ —

Ｃ １４．２９ａｂｃＡ ２８．７１ｂ —

Ｄ ３４．７４ｄＣ — ４３．４８

Ｅ — ３２．９６ｂ ２７．３７

Ｆ ９．８２ａｂＡ — —

Ｇ — ５．８１ａ —

Ｈ ９．０５ａＡ — —

Ｆ值
Ｆｖａｌｕｅ ３１．０６ ５．９２ —

２．３ 间作群体对作物根际土壤放线菌数量的影响

由表４可知：间作处理 Ｄ玉米根际土壤放线菌
数量与Ｈ处理差异达到显著（Ｐ＜０．０５）水平，处理
Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｆ与Ｈ处理差异均未达到显著（Ｐ＞０．０５）水
平；除处理Ａ外，间作群体、玉米等高种植 Ｆ处理根
际土壤放线菌数量均高于玉米顺坡种植处理 Ｈ，处
理Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｆ分别为Ｈ处理的１．１１倍、１．０６倍、１．９４
倍和１．３５倍，间作处理平均是Ｈ处理的１．３７倍；在
所有间作群体中，间作草带 Ｄ处理的玉米根际土壤
放线菌数量最多；在不同行比的玉米辣椒间作群体

中，行比为４∶４处理 Ｂ和６∶６处理 Ｃ的玉米放线菌
数量多于２∶２处理Ａ。间作群体辣椒根际土壤放线
菌数量处理 Ｃ和 Ｅ与处理 Ｇ差异均达到极显著（Ｐ
＜０．０１）水平；处理 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｅ根际土壤放线菌数量
均高于处理Ｇ，分别为处理Ｇ的４．４１倍、４．０１倍、６．
０５倍和２０．３４倍，平均是 Ｇ处理的８．７０倍，间作草
带的辣椒放线菌数量极显著高于其它处理；在不同

行比的玉米辣椒间作群体中，行比为６∶６处理 Ｃ的
玉米根际土壤放线菌数量最多。间作玉米 Ｄ处理
草带根际土壤放线菌数量高于间作辣椒 Ｅ处理，Ｄ
处理和Ｅ处理草带根际土壤放线菌数量平均为玉
米顺坡单作和辣椒单作的 ６．１５倍和 ２６．２９倍。说
明与单作相比，间作群体有利于改善作物根际土壤

放线菌环境。玉米间作草带和辣椒间作草带的效果

更好，草带间作群体环境更有利于根际土壤放线菌

的形成。

表４ 各处理下作物根际土壤放线菌数量／（×１０７ｃｆｕ·ｇ－１）

Ｔａｂｌｅ４ Ｓｏｉｌａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｓｑｕａｎｔｉｔｙｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
玉米

Ｍａｉｚｅ
辣椒

Ｐｅｐｐｅｒ
草带

Ｇｒａｓｓｓｔｒｉｐ

Ａ ６．８４ａ ８．１１ａｂＡＢ —

Ｂ ８．７３ａ ７．３７ａｂＡＢ —

Ｃ ８．３５ａ １１．１４ｂＢ —

Ｄ １５．２５ｂ — ７９．７１

Ｅ — ３７．４２ｃＣ １７．０３

Ｆ １０．６２ａ — —

Ｇ — １．８４ａＡ —

Ｈ ７．８６ａ — —

Ｆ值
Ｆｖａｌｕｅ ４．６９ ５２．８６ —

２．４ 间作群体对作物根际土壤自生固氮菌数量的

影响

由表５可知：所有间作处理、玉米等高种植处理
Ｆ玉米根际土壤自生固氮菌数量与Ｈ处理差异均达
到极显著（Ｐ＜０．０１）水平，处理 Ｄ与处理 Ａ、Ｃ、Ｆ差
异均达到显著（Ｐ＜０．０５）水平；各间作处理、玉米等
高种植Ｆ根际土壤自生固氮菌数量均高于玉米顺坡
种植Ｈ，处理Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｆ分别为Ｈ处理的１．６６倍、
１．９４倍、１．８５倍、２．１９倍和 １．５１倍，间作处理平均
是Ｈ处理的１．８７倍；在所有间作群体中，间作草带
Ｄ的玉米根际土壤自生固氮菌数量最多；在不同行
比的玉米辣椒间作群体中，行比为４∶４的 Ｂ处理和
６∶６的 Ｃ处理玉米根际土壤自生固氮菌数量多于
２∶２处理Ａ。除Ａ处理外，间作群体辣椒根际土壤自
生固氮菌数量与 Ｇ处理差异均达到极显著（Ｐ＜
０．０１）水平，处理Ｅ与其它处理差异也均达到极显著
（Ｐ＜０．０１）水平；间作处理Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｅ根际土壤自生

表５ 各处理下作物根际土壤自生固氮菌数量／（×１０８ｃｆｕ·ｇ－１）

Ｔａｂｌｅ５ Ｓｏｉｌｆｒｅｅｌｉｖｉｎｇｎｉｔｒｏｇｅｎｆｉｘｅｒｑｕａｎｔｉｔｙｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
玉米

Ｍａｉｚｅ
辣椒

Ｐｅｐｐｅｒ
草带

Ｇｒａｓｓｓｔｒｉｐ

Ａ ６．１７ｂＢ ５．７４ａＡＢ —

Ｂ ８．１１ｃｄＣ ９．１５ｂＢＣ —

Ｃ ７．７０ｃＢＣ １０．１６ｂＣ —

Ｄ ９．１５ｄＣ — ２８．０８

Ｅ — １８．４５ｃＤ １１．５２

Ｆ ６．２９ｂＢ — —

Ｇ — ３．４６ａＡ —

Ｈ ４．１７ａＡ — —

Ｆ值
Ｆｖａｌｕｅ ２３．３８ ４０．２６ —

５０１第５期 安 昕等：旱坡地间作群体对作物根际微生物数量的影响



固氮菌数量均高于处理 Ｇ，分别为处理 Ｇ的 １．６６
倍、２．６４倍、２．９４倍和 ５．３３倍，平均是 Ｇ处理的
３．１４倍；在不同行比的玉米辣椒间作群体中，行比为
４∶４处理Ｂ、６∶６处理Ｃ的玉米根际土壤自生固氮菌
数量高于２∶２处理Ａ。玉米间作Ｄ处理草带根际土
壤自生固氮菌数量高于辣椒间作 Ｅ处理，二者自生
固氮菌数量平均为玉米顺坡单作 Ｈ和辣椒单作 Ｇ
的４．７５倍和 ５．７２倍。说明与单作相比，间作群体
有利于改善作物根际土壤自生固氮菌环境，玉米间

作草带和辣椒间作草带的效果更好。

３ 讨 论

有研究表明，小麦与蚕豆间作对小麦根际微生

物数量表现为增加作用，但对蚕豆根际微生物的影

响相反［１１－１３］，而本研究中，玉米间作辣椒各作物的

土壤根际微生物数量均有所增加，与草带间作的玉

米其各种根际微生物数量均较多。也有研究表明间

作体系中的玉米、大豆根际土壤微生物数量、根际土

壤酶活性均显著高于相应单作［１４］。间作体系中玉

米获得间作优势，养分利用率提高主要是因为根际

土壤养分有效性的提高，而根际土壤养分有效性的

提高受根际土壤中微生物数量和酶活性的影响，这

与本研究间作群体作物根际微生物数量多于作物单

作结果一致。不过以上研究均是在盆栽条件下进行

的，而本试验研究结果是在大田环境中获得的，对其

进行了补充和验证。有人研究［１５］小麦间作蚕豆、玉

米间作蚕豆和小麦间作玉米对作物根际细菌群落结

构的影响表明：间作能够提高作物根际细菌群落多

样性、改变根际细菌群落结构组成，其中，小麦与蚕

豆间作对根际细菌群落结构的影响最为突出，作物

花期时小麦与蚕豆间作显著提高和改变两种作物根

际细菌多样性和群落结构组成；玉米蚕豆间作主要

表现出对苗期玉米根际细菌多样性的显著提高和群

落结构组成的改变；小麦玉米间作对作物根际细菌

群落结构的影响程度较弱［１５］。而本研究也发现，玉

米间作辣椒、玉米间作草带、辣椒间作草带不同间作

群体各作物土壤根际微生物数量比单作的增加量各

不相同，其中与草带间作的玉米、辣椒以及草带本身

的微生物数量更多，这可能是因为草带地表覆盖度

最大，为根际土壤微生物创造了更为适宜的土壤水

气热等环境条件。有大田试验研究表明：与单作相

比，间作能显著增加玉米和花生根际的土壤细菌数

量；间作花生根际土壤的真菌和放线菌数量与单作

无显著差异；间作玉米根际土壤真菌和放线菌数量

比单作明显提高［１６－１８］。本研究玉米间作草带、辣

椒间作草带和玉米间作辣椒不同行比模式中，间作

草带的玉米和辣椒土壤根际微生物数量高于其它模

式，４∶４和 ６∶６玉米辣椒间作群体作物根际微生物
数量总体高于２∶２间作，这可能是因为不同作物和
不同行比间作形成不同的作物田间结构、植被覆盖

度、坡地降水径流量［１９］、土层蒸发量和土壤湿度不

同，土层结构发生变化，微生物活动环境有所差异。

本研究采用不同作物搭配成间作群体，初步研

究了作物在间作和单作条件下各类土壤微生物数量

变化情况，对旱坡地土壤根际微生物环境改善进行

了有益的探索，同时，对坡耕地土壤微生物种类、数

量与外在环境的变化以及与土壤养分的关系有待进

一步研究。

４ 结 论

总体研究表明，在旱坡地上，玉米间作辣椒（不

同行比）、玉米间作草带和辣椒间作草带的作物根际

细菌、真菌、放线菌和自身固氮菌数量比玉米、辣椒

单作均有所增加，而且玉米间作草带和辣椒间作草

带的微生物数量增加效果更明显，玉米间作辣椒行

比为４∶４和６∶６模式的根际土壤微生物数量多于２∶
２模式，几种间作模式均有利于土壤根际微生物环
境的改善。
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用水措施才能满足新疆可持续发展的要求。

４）生态赤字预测结果为：新疆从２０１５—２０２５年
十年间水资源仍然处于赤字状态，生态赤字２０１５年
为－３．４９２ｈｍ２·人－１，逐年减少至 －７．７６７９ｈｍ２·
人－１。说明今后的形势仍较严峻。

综上所述，新疆水资源利用情况一直处于不可

持续状态，所以做好水资源合理利用与开发工作是

未来新疆发展的重中之重。一方面优化水资源配

置，防止水质污染，实行全面节水；另一方面增加水

资源的重复利用率，完善相关的法律体系，建立合理

的水资源管理制度。
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１５５９１５６６．
［１４］ 刘均霞，陆引罡，远红伟，等．玉米、大豆间作对根际土壤微生

物数量和酶活性的影响［Ｊ］．贵州农业科学，２００７，３５（２）：６０
６１，６４．

［１５］ 宋亚娜，ＭＡＲＳＣＨＮＥＲＰｅｔｒ，张福锁，等．小麦／蚕豆，玉米／蚕豆
和小麦／玉米间作对根际细菌群落结构的影响［Ｊ］．生态学报，

２００６，２６（７）：２２６８２２７４．
［１６］ 章家恩，高爱霞，徐华勤，等．玉米／花生间作对土壤微生物和

土壤养分状况的影响［Ｊ］．应用生态学报，２００９，２０（７）：１５９７
１６０２．

［１７］ 蔡秋华，左进香，李忠环，等．抗性烤烟品种根际微生物数量及
功能多样性差异［Ｊ］．应用生态学报，２０１５，２６（１２）：３７６６３７７２．

［１８］ 覃潇敏，郑 毅，汤 利，等．玉米与马铃薯间作对根际微生物
群落结构和多样性的影响［Ｊ］．作物学报，２０１５，４１（６）：９１９９２８．

［１９］ 安 昕，李彩虹，吴伯志，等．玉米不同间作方式对坡耕地水土
流失的影响［Ｊ］．水土保持学报，２００７，２１（５）：１８２０．
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