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沿黄灌区饲用油菜与苏丹草间作对土壤
酶活性及细菌群落结构的影响
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摘　 要:为探究沿黄灌区饲用油菜与苏丹草间作对土壤酶活性及细菌群落结构的影响ꎬ于 ２０２２ 年在内蒙古鄂尔

多斯市达拉特旗ꎬ采用高通量测序技术结合土壤酶活性ꎬ比较分析饲用油菜单作、苏丹草单作、饲用油菜苏丹草间作

３ 个种植模式下的土壤细菌群落结构及酶活性的差异ꎮ 结果表明:饲用油菜苏丹草间作显著提高土壤脲酶、蔗糖酶

活性ꎬ较饲用油菜单作和苏丹草单作分别提高了 ８.０９％ ~ １３.９３％和 １３.０１％ ~ ５８.０２％ꎮ 饲用油菜苏丹草间作使土壤

细菌 ＯＴＵｓ 数目和细菌群落多样性指数提高ꎮ 不同种植模式下土壤细菌群落组成和相对丰度表现不同ꎬ其中变形菌

门、拟杆菌门、放线菌门、芽单胞菌门为优势菌门ꎬＳａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、海杆菌属、革兰菌属为优势菌属ꎻ间作种植模式提

高了变形菌门、放线菌门、芽单胞菌门、革兰菌属的相对丰度ꎮ 相关性分析表明:土壤脲酶、蔗糖酶与变形菌门相对

丰度呈显著正相关关系ꎬ与酸杆菌门相对丰度呈显著负相关关系ꎻ土壤碱性磷酸酶与蛭弧菌门相对丰度呈显著正相

关关系ꎬ与放线菌门相对丰度呈显著负相关关系ꎻ土壤过氧化氢酶与蛭弧菌门相对丰度呈显著正相关关系ꎬ与厚壁

菌门相对丰度呈极显著负相关关系ꎮ 综上可知ꎬ饲用油菜苏丹草间作改变了土壤细菌群落结构ꎬ提高土壤酶活性和

有益菌物种丰度ꎬ可作为改善沿黄灌区盐碱土壤微生态环境的有效措施ꎮ
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　 　 沿黄灌区是内蒙古河套平原的重要组成部分ꎬ
其位于阴山山地与鄂尔多斯高原之间ꎬ是我国的农

业主产区[１]ꎮ 但由于气候干旱和种植模式单一ꎬ该
地区土壤盐碱程度日益加重ꎬ已成为限制当地农业

发展的重要因素ꎮ 土壤微生物特征是衡量土壤健

康程度的关键指标[２]ꎮ 细菌群落结构及多样性在

保持土壤质量和恢复土壤功能等方面发挥主导作

用[３]ꎬ可作为反映农田生态特征、评价土壤质量的

生物指标[４]ꎮ 土壤酶是土壤中最活跃的有机组分ꎬ
直接参与土壤养分循环和营养元素转化ꎬ可以提供

有关土壤微生物活动过程的综合表征信息[５]ꎮ 有

研究表明盐碱土中含有大量的 Ｎａ＋、 Ｃｌ－、 ＣＯ２－
３ 、

ＨＣＯ－
３ꎬ这些离子浓度过高会造成土壤恶化ꎬ破坏土

壤系统的功能ꎬ使土壤养分含量、酶活性和微生物

多样性降低ꎬ从而造成作物减产和土地资源浪

费[６]ꎮ 因此开展沿黄灌区盐碱地土壤微生态的研

究对该区域农业可持续发展具有重要意义ꎮ
饲用油菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ Ｌ.)是优质的青贮

饲料来源ꎬ具有良好的适口性和较好的耐盐碱能

力ꎬ近年来在内蒙古地区大面积推广种植[７]ꎬ但由

于其含水量过高ꎬ单独青贮效果不好[８]ꎮ 苏丹草

(Ｓｏｒｇｈｕｍ ｓｕｄａｎｅｎｓｅ (Ｐｉｐｅｒ) Ｓｔａｐｆ.)是一种优质的禾

本科牧草ꎬ既可青贮也可调制干草ꎬ是我国干旱和

半干旱地区畜牧业发展的重要饲料作物[９]ꎮ 研究

表明饲用油菜与禾本科作物间混作可以降低饲用

油菜收获时含水量[１０]ꎬ有效提高混贮饲料品质[１１]ꎮ
因此开展饲用油菜苏丹草间作种植ꎬ对促进该地区

饲草产业发展和实现大田机械化作业有重要作用ꎮ
间作是作物多样化种植的重要方式ꎬ能够利用

适宜种间相互作用提高作物产量ꎬ同时通过作物根

系分泌物改善根际微生物群落结构ꎬ促进土壤微生

物代谢ꎬ使土壤质量趋于健康[１２]ꎮ 常青等[１３] 研究

表明ꎬ玉米与饲用油菜间作能够提高饲草产量ꎬ改
善饲草品质ꎮ 渠佳慧[１４]研究表明ꎬ箭筈豌豆与饲用

油菜间作能调控土壤微生物群落结构ꎬ提高富营养

型细菌的相对丰度ꎮ 相关研究多集中于豆科与其

他作物的间作系统ꎬ鲜有关于芸薹属与禾本科类间

作对土壤微生态影响方面的研究ꎮ 因此ꎬ本试验以

饲用油菜、苏丹草为研究对象ꎬ研究不同种植模式

对土壤细菌群落结构及酶活性的影响ꎬ从而进一步

明确饲用油菜苏丹间作对提升土壤生态质量和维

持土壤微生态平衡的效果ꎬ以期为内蒙古沿黄灌区

盐碱地微生态环境调控和饲用作物间作生产技术

提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验地概况

试验于 ２０２２ 年在内蒙古鄂尔多斯市达拉特旗

王爱召镇白庙子村(４０°２６′３９″Ｎꎬ１１０°１７′３２″Ｅ)进

行ꎬ地处阴山山地与鄂尔多斯高原之间的黄河冲积

平原ꎬ属温带大陆性气候ꎬ年均日照时数 ３ １５９ ｈꎬ无
霜期 １３５~ １５０ ｄꎬ年均气温 ６.６℃ꎬ年均降水量 ３００
ｍｍꎬ且主要集中在 ７ ~ ９ 月ꎬ年均蒸发量 ２３５０ ｍｍꎬ
蒸降比约 ７.８ꎮ ２０２２ 年试验前耕层(０ ~ ２０ ｃｍ)土壤

养分基本情况为:土壤全盐量 ９.１０ ｇ􀅰ｋｇ－１、ｐＨ 值

８.４１、有机质 ９.８６ ｇ􀅰ｋｇ－１、全氮 ０.５６ ｇ􀅰ｋｇ－１、全磷

０.６５ ｇ􀅰ｋｇ－１、全钾 ２５.９１ ｇ􀅰ｋｇ－１ꎻ土壤类型为盐土ꎮ
１.２　 试验材料

供试饲用油菜品种为‘饲油 ２ 号’ꎬ由华中农业

大学选育ꎻ供试苏丹草品种为‘内农一号’ꎬ由内蒙

古农业大学选育ꎮ 供试肥料为生物有机肥(福归生

物有机肥ꎬ有机质含量≥６０％)ꎮ
１.３　 试验设计

试验设 ３ 种种植模式ꎬ分别为饲用油菜苏丹草

间作(ＩＲＳ)、饲用油菜单作(Ｒ)、苏丹草单作(Ｓ)ꎬ重
复 ３ 次ꎬ共 ９ 个小区ꎬ小区面积 ３１.５ ｍ２(长 ７ ｍꎬ宽
４.５ ｍ)ꎬ过道 ０.５ ｍꎮ 所有处理均于 ５ 月 ２５ 日播种ꎬ
采用人工播种ꎬ间作种植 ３ 带ꎬ基于前期试验ꎬ设间
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作行比为 ２ ∶ ４(饲用油菜 ２ 行ꎬ苏丹草 ４ 行)ꎬ种植 ３
带ꎬ行距 ２５ ｃｍꎬ播深 ２~３ ｃｍꎻ饲用油菜播量为 １５ ｋｇ
􀅰ｈｍ－２ꎬ苏丹草播量为 ４５ ｋｇ􀅰ｈｍ－２ꎬ于同年的 ８ 月

１０ 日(苏丹草抽穗期或饲用油菜的盛花期)收获ꎮ
生物有机肥按 １ ５００ ｋｇ􀅰ｈｍ－２ 于播种前一次性施

入ꎬ田间管理与当地大田管理一致ꎮ
１.４　 测定项目与方法

１.４.１　 土壤样品的采集　 于饲用油菜盛花期(苏丹

草抽穗期)采集 ０~２０ ｃｍ 土层的土样ꎮ 间作处理分

别在油菜和苏丹草行上取一点ꎬ两作物行间取一

点ꎬ三点等量混合ꎻ单作处理在行上和行间取三点ꎬ
等量混合ꎮ 土样去除石砾、植物根系等可见杂物后

分成两份ꎬ一份自然风干后过筛ꎬ用于土壤酶活性

的测定ꎻ另一份存放在－８０℃冰箱ꎬ用于测定土壤微

生物群落结构ꎮ
１.４.２　 土壤酶活性测定 　 土壤脲酶活性测定采用

靛酚蓝比色法ꎬ以每克土 ２４ ｈ 产生的 ＮＨ＋
４ －Ｎ 毫克

数表示ꎻ土壤碱性磷酸酶活性采用磷酸苯二钠比色

法ꎬ以每克土 ２４ ｈ 产生的酚毫克数表示ꎻ土壤蔗糖

酶活性采用 ３ꎬ５－二硝基水杨酸比色法ꎬ以每克土 ２４
ｈ 产生的葡萄糖毫克数表示ꎻ土壤过氧化氢酶活性

采用高锰酸钾滴定法ꎬ以每克土 １ ｈ 消耗的 ０.１ ｍｏｌ
􀅰Ｌ－１ＫＭｎＯ４毫升数表示ꎮ
１.４.３　 土壤细菌多样性测定　 ＤＮＡ 抽提和 ＰＣＲ 扩

增采用 ＭａｇＰｕｒｅ Ｓｏｉｌ ＤＮＡ ＬＱ Ｋｉｔ(Ｍａｇａｎ)试剂盒依

照说明书对样本的基因组 ＤＮＡ 进行提取ꎮ 利用

ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００(Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃꎬ ＵＳＡ)和琼

脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的浓度和纯度ꎬ将提取的

ＤＮＡ 保存于－２０℃ꎮ 以提取的基因组 ＤＮＡ 为模板ꎬ
使用带 Ｂａｒｃｏｄｅ 的特异引物和 Ｔａｋａｒａ Ｅｘ Ｔａｑ 高保真

酶进行细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 ＰＣＲ 扩增ꎮ 然后使用

ＡＭＰｕｒｅ ＸＰ ｂｅａｄｓ 磁珠纯化ꎬ纯化后作为二轮 ＰＣＲ
模板ꎬ并进行二轮 ＰＣＲ 扩增ꎮ 并再次使用磁珠纯

化ꎬ取纯化过的二轮产物进行 Ｑｕｂｉｔ 定量ꎬ然后调整

浓度进行测序ꎮ 使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ ６０００ 测序平

台进行测序ꎬ并生成 ２５０ ｂｐ 双端 ｒｅａｄｓꎮ 测序由上海

欧易生物技术有限公司进行ꎮ
１.４.４　 测序数据处理分析 　 首先使用 Ｃｕｔａｄａｐｔ 软
件ꎬ将 ｒａｗ ｄａｔａ 序列剪切掉引物序列ꎮ 然后使用

ＤＡＤＡ２ꎬ将上一步合格的双端 ｒａｗ ｄａｔａ 按照 ＱＩＩＭＥ ２
(２０２０.１１)默认参数进行质量过滤ꎬ降噪ꎬ拼接及去嵌

合体等质控分析ꎬ得到代表序列及 ＡＳＶ 丰度表格ꎮ
采用 ＱＩＩＭＥ ２ 软件进行 α 和 β 多样性分析ꎮ 使用包

括 Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｈａｎｎｏ 指数的 Ａｌｐｈａ 多样性评估样

品的 α 多样性ꎮ 利用 Ｒ 语言计算的 ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆ￣

ｒａｃ 距离矩阵ꎬ进行 ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 主坐标分析

(ＰＣｏＡ)来评估样本的 β 多样性ꎮ 对获得的序列按

９７％的序列一致性(Ｉｄｅｎｔｉｔｙ)进行归并和 ＯＴＵ 划分ꎬ
获取每个 ＯＴＵ 所对应的分类学信息ꎬ通过 Ｒ 语言绘

制韦恩图ꎬ计算 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、Ｃｈａｏ１
指数等细菌多样性指数ꎬ完成数据可视化和分析ꎮ
１.５　 数据处理

采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１９、 ＳＰＳＳ ２６. ０、 Ｏｒｉｇｉｎ
２０２３ｂ 等软件进行数据处理和统计分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 饲用油菜苏丹草间作对土壤酶活性的影响

如图 １ 可知ꎬＩＲＳ 处理土壤脲酶和蔗糖酶活性

均显著高于 Ｒ 和 Ｓ 处理(Ｐ<０.０５)ꎬ较 Ｒ 处理分别提

高 １３. ８３％、５８. ００％ꎬ较 Ｓ 处理分别提高 ８. ０９％、
１３.０１％ꎮ ＩＲＳ 处理与 Ｓ 处理土壤碱性磷酸酶、过氧

化氢酶活性达到显著水平(Ｐ<０.０５)ꎬ与 Ｒ 处理差

异不显著(Ｐ>０.０５)ꎬＩＲＳ 处理较 Ｒ 处理分别提高

３.９６％、３０. ６８％ꎬ 较 Ｓ 处 理 分 别 降 低 １５. ９３％、
４６.１３％ꎮ
２.２　 饲用油菜苏丹草间作对土壤细菌群落组成的

影响

　 　 由图 ２ 可知ꎬ细菌群落中 Ｒ、Ｓ、ＩＲＳ 处理的土壤

ＯＴＵｓ 数分别为 １ ９３６、２ ３５０、２ ３５５ꎮ 其中共享 ＯＴＵｓ
数为 ５２９ꎬＲ 处理特有 ＯＴＵｓ 数为１ ０２５ꎬＳ 处理特有

ＯＴＵｓ 数为 １ １５４ꎬＩＲＳ 处理特有 ＯＴＵｓ 数为 １ ３１７ꎬ不
同种植模式 ＯＴＵｓ 数目表现为 ＩＲＳ>Ｓ>Ｒꎮ
２.３　 饲用油菜苏丹草间作对土壤细菌群落多样性

的影响

２.３.１　 饲用油菜苏丹草间作对土壤细菌 Ａｌｐｈａ 多样

性的影响　 由表 １ 可知ꎬ３ 个处理之间各 Ａｌｐｈａ 多样

性指数差异均未达显著水平(Ｐ>０.０５)ꎬ其中土壤细

菌群落多样性指数(Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数)表
现为 ＩＲＳ>Ｓ>ＲꎬＩＲＳ 处理最高ꎻ土壤细菌群落丰富度

指数(ＡＣＥ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数)表现为 Ｓ>ＩＲＳ>Ｒꎮ
２.３.２　 饲用油菜苏丹草间作对土壤细菌 Ｂｅｔａ 多样

性的影响　 ＮＭＤＳ 分析是一种将多维空间的研究对

象简化到低维空间进行定位、分析和归类ꎬ同时又

保留对象间原始关系的数据分析方法ꎮ ＮＭＤＳ 分析

结果的优劣性用 Ｓｔｒｅｓｓ 进行检验ꎬ通常认为 Ｓｔｒｅｓｓ<
０.２ꎬＮＭＤＳ 图形有一定的解释意义ꎻＳｔｒｅｓｓ<０.１ꎬ可认

为是一个好的排序ꎻＳｔｒｅｓｓ < ０. ０５ꎬ具有很好的代表

性ꎮ 由图 ３ 可知ꎬＲ、Ｓ 和 ＩＲＳ 处理的细菌群落明显

分离ꎬＳｔｒｅｓｓ 值为 ０.００１ꎬ说明饲用油菜苏丹草间作

土壤的细菌群落差异较大ꎮ
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　 　 注:不同小写字母表示各处理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ<０.０５) .

图 １　 饲用油菜苏丹草间作对土壤酶活性的影响

Ｆｉｇ.１　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｏｆ ｆｏｒａｇｅ ｒａｐｅａｎｄ ｗｉｔｈ Ｓｕｄａｎ ｇｒａｓｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ

图 ２　 饲用油菜苏丹草间作土壤细菌 Ｖｅｎｎ 图
Ｆｉｇ.２　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｆｏｒａｇｅ

ｒａｐｅ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ Ｓｕｄａｎ ｇｒａｓｓ

表 １　 饲用油菜苏丹草间作对土壤细菌 Ａｌｐｈａ 多样性的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｏｆ ｆｏｒａｇｅ ｒａｐｅ ａｎｄ
Ｓｕｄａｎ ｇｒａｓｓ ｏｎ Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

Ｃｈａｏ１指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

ＩＲＳ １１５３.５８±３５.０１ａ ８.６１±０.４６ａ ０.９９１６±０.００ａ １１３７.９０±２０８.７９ａ
Ｒ ９６４.３１±１６７.１６ａ ８.１５±０.６８ａ ０.９８３８±０.０１ａ ９６６.７２±１６１.５７ａ
Ｓ １１５７.６５±２９２.８４ａ ８.４９±１０.６３ａ ０.９８７９±０.０１ａ １１４４.９０±２８４.７９ａ

　 　 注:表中数据均为平均值±标准误ꎬ同一列数据后不同小写字母

之间表示各处理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ａｌｌ ｄａｔａ ｉｎ ｔｈｅ ｔａｂｌｅ ａｒｅ ｍｅａｎ ± ｓｔａｎｄａｒｄ ｅｒｒｏｒꎬ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ａｆｔｅｒ ｄａｔａ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒ￣
ｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ<０.０５) .

图 ３　 饲用油菜苏丹草间作下土壤细菌群落 ＮＭＤＳ 分析
Ｆｉｇ.３　 ＮＭＤＳ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｕｎｄｅｒ

ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｏｆ ｆｏｒａｇｅ ｒａｐｅ ａｎｄ Ｓｕｄａｎ ｇｒａｓｓ

２.４　 饲用油菜苏丹草间作对土壤细菌门水平群落

结构的影响

　 　 由图 ４ 可知ꎬ各处理门水平超过 １％丰度的细菌

菌门有 ６ 类ꎬ分别为 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ(变形菌门)、Ｂａｃｔｅ￣
ｒｏｉｄｏｔａ(拟杆菌门)、 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ (放线菌门)、
Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ(芽单胞菌门)、Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ (酸
杆菌门)和 Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ(粘菌门)ꎬ其中 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
(变形菌门)、Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ(拟杆菌门)、Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ
(放线菌门)、Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ(芽单胞菌门)为细菌门
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水平的优势菌门ꎮ 各处理中 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ(变形菌门)
丰度最高ꎬ为 ３４.６０％~３９.９３％ꎻＩＲＳ 处理使 Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉ￣
ｃｒｏｂｉｏｔａ(微菌门)和 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ(变形菌门)丰度提

高ꎬ较 Ｒ 处理分别提高 ２６.０４％、５.４％ꎬ较 Ｓ 处理分别

提高 ４８.５９％、６.１１％ꎻＩＲＳ 处理使 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ(拟杆

菌门)、Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ(粘菌门)和 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ(酸
杆菌门)的丰度降低ꎬ较 Ｒ 处理和 Ｓ 处理分别降低

１１.５５％、４０.５６％、４.５％和 ２.８％、３０.９２％、３３.２２％ꎻ与
Ｒ 处理相比ꎬＩＲＳ 处理使 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ(芽单胞

菌门)、Ｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｔｅｒｏｔａ(脱硫杆菌门)和 Ｂｄｅｌｌｏｖｉｂｒｉ￣
ｏｎｏｔａ(蛭弧菌门)丰度分别提高了 ２４.４７％、７.４９％和

３６.１１％ꎻ与 Ｓ 处理相比ꎬＩＲＳ 处理使 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ
(放线菌门)和 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ(厚壁菌门)丰度分别提高

２６.６１％和 １２０.２１％ꎮ
２.５　 饲用油菜苏丹草间作对土壤细菌属水平群落

结构的影响

　 　 由图 ５ 可知ꎬ各处理属水平超过 １％丰度细菌

菌属为 Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、Ｍａｒｉｎｏｂａｃｔｅｒ (海杆菌属)、
Ｇｒａｍｅｌｌａ(革兰菌属)、 ＢＤ２ － １１ ＿ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ＿ ｇｒｏｕｐ、
Ｍａｒｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ(海细菌属)ꎮ 其中 Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、
Ｍａｒｉｎｏｂａｃｔｅｒ(海杆菌属)、Ｇｒａｍｅｌｌａ(革兰菌属)为细

菌属水平优势菌属ꎮ 各处理 Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ 所占比

例最高ꎬ为 ２.６８％ ~ ９.３３％ꎻＩＲＳ 处理使 Ｇｒａｍｅｌｌａ(革
兰菌属)、Ｋａｎｇｉｅｌｌａ(康氏菌属)丰度提高ꎬ较 Ｒ 处理

分别提高 １１６. ６３％、３１. ０１％ꎬ较 Ｓ 处理分别提高

１４.７９％、４. ３５％ꎻ ＩＲＳ 处理使 Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、Ｍａｒｉ￣
ｎｏｂａｃｔｅｒ(海杆菌属)、ＢＤ２－１１＿ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ＿ｇｒｏｕｐ、Ｍａｒｉ￣
ｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ(海细菌属)丰度降低ꎬ较 Ｒ 处理和 Ｓ 处

理分别降低 ７１. ２２％、６７. ４１％、３４. ４５％、１７. ９７％和

６９.６５％、７７.７２％、３６.３４％、５７.４３％ꎻ与 Ｓ 处理相比ꎬ
ＩＲＳ 处理使 Ｍａｒｉｖｉｒｇａ、Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ (黄杆菌属)、
Ｅｒｙｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ(赤杆菌属)、Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ (假单胞菌

属)丰度提高ꎮ
２.６　 饲用油菜苏丹草间作土壤酶活性与细菌门水

平群落结构相关性

　 　 饲用油菜苏丹草间作土壤细菌门水平群落结

构与土壤酶活性 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关分析结果如图 ６ 所

示ꎬＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ(变形菌门)相对丰度与土壤蔗糖

酶、脲酶呈显著正相关关系ꎻＡｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ(放线菌

门)相对丰度与土壤碱性磷酸酶呈显著负相关关

系ꎻＡｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ(酸杆菌门)相对丰度与土壤蔗糖

酶、脲酶呈显著负相关关系ꎻＦｉｒｍｉｃｕｔｅｓ(厚壁菌门)
相对丰度与土壤过氧化氢酶呈极显著负相关关系ꎬ
Ｂｄｅｌｌｏｖｉｂｒｉｏｎｏｔａ(蛭弧菌门)相对丰度与土壤过氧化

氢酶、碱性磷酸酶呈显著正相关关系ꎮ

图 ４　 饲用油菜苏丹草间作对土壤细菌门水平群落结构的影响
Ｆｉｇ.４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｏｆ ｆｏｒａｇｅ ｒａｐｅａｎｄ ａｎｄ Ｓｕｄａｎ
ｇｒａｓｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

图 ５　 饲用油菜苏丹草间作对土壤细菌属水平群落结构的影响
Ｆｉｇ.５　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｏｆ ｆｏｒａｇｅ ｒａｐｅ ａｎｄ Ｓｕｄａｎ ｇｒａｓｓ

ｏｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

　 　 注:ＣＡＴ:过氧化氢酶ꎻＡＬＰ:碱性磷酸酶ꎻＩＮＶ:蔗糖酶ꎻ
ＵＲＥ:脲酶ꎮ ∗∗ꎬＰ<０.０１ꎻ∗ꎬＰ<０.０５ꎮ

Ｎｏｔｅ: ＣＡＴ: Ｃａｔａｌａｓｅꎻ ＡＬＰ: Ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅꎻ ＩＮＶ:
Ｉｎｖｅｒｔａｓｅꎻ ＵＲＥ: Ｕｒｅａｓｅ. ∗∗ꎬ Ｐ <０.０１ꎻ ∗ꎬ Ｐ<０.０５.

图 ６　 饲用油菜苏丹草间作土壤酶活性与
细菌门水平群落结构相关性

Ｆｉｇ.６　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ａｎｄ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ
ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｏｆ ｆｏｒａｇｅ ｒａｐｅａｎｄ ａｎｄ Ｓｕｄａｎ ｇｒａｓｓ
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３　 讨　 论

３.１　 饲用油菜苏丹草间作对土壤酶活性的影响

土壤酶是生物活性物质ꎬ其主要来源于植物根

系、土壤微生物和动植物残体的分解[１５]ꎮ 酶活性是

评价土壤质量和生态功能的重要指标ꎬ在土壤养分

与微生物相互作用中起着重要的调节作用[１６]ꎮ 渠

佳慧[１４]研究表明ꎬ饲用油菜箭筈豌豆间作能够增强

土壤蔗糖酶、脲酶和碱性磷酸酶活性ꎮ 本研究表

明ꎬ与单作相比ꎬ饲用油菜苏丹草间作显著提升了

土壤脲酶、蔗糖酶活性ꎬ这与燕麦豆科作物间作系

统研究结果一致[１７]ꎮ 其原因是在间作体系中ꎬ两种

作物根系相关交叉ꎬ使得根系的分泌物相互作用ꎬ
通过影响根际的养分状况和微环境ꎬ间接促进土壤

酶活性的增强[１８]ꎮ 土壤过氧化氢酶活性一定程度

上可以表征土壤生物氧化过程的强弱ꎬ其作用是降

解土壤过氧化氢等有毒物质[１９]ꎮ 本研究发现ꎬ与苏

丹草单作相比ꎬ饲用油菜苏丹草间作显著降低了土

壤过氧化氢酶活性ꎬ这与 Ｂａｉ 等[２０] 结果一致ꎮ 与饲

用油菜单作相比ꎬ饲用油菜苏丹草间作提高了土壤

过氧化氢酶活性ꎬ这可能是因为间作使作物代谢加

强[２１]ꎬ从而增强土壤过氧化氢酶活性ꎮ 土壤磷酸酶

活性可以表征土壤的肥力状况ꎬ为植物提供可靠的

磷素营养[２２]ꎮ 本研究中ꎬ饲用油菜苏丹草间作土壤

碱性磷酸酶活性显著低于苏丹草单作ꎬ这可能是因

为在间作体系中ꎬ饲用油菜的根系分泌物抑制了苏

丹草磷素转化水平ꎬ导致饲用油菜苏丹草间作土壤

碱性磷酸酶活性降低[２３]ꎮ
３.２　 饲用油菜苏丹草间作对土壤细菌多样性及群

落特征的影响

　 　 土壤微生物是土壤生态系统的重要组分ꎬ 是地

上和地下生态系统联系的纽带ꎬ主导土壤生态系统

养分循环和能量流动ꎬ 对于维持系统的稳定性和可

持续性具有重要的作用[２４]ꎮ Ｑｉａｏ 等[２５] 研究发现ꎬ
燕麦箭筈豌豆间作能够提高土壤细菌群落的丰度

和多样性指数ꎮ 王香生等[２６]研究表明ꎬ小麦红花间

作提高了两作物根际细菌多样性指数ꎬ但细菌丰富

度指数均有不同程度下降ꎮ 本研究表明ꎬ饲用油菜

苏丹草间作提高了土壤细菌群落多样性指数ꎬ降低

了土壤细菌群落丰富度指数ꎬ这与上述研究结果一

致ꎮ 间作影响作物根际土壤微生物群落的多样性ꎬ
其原因可能是作物间作的根系发达ꎬ相互交错ꎬ使
土壤结构得到改善ꎬ土壤养分互补ꎬ从而有利于维

持土壤微生物的多样性[２７]ꎮ 由此可见地上部作物

多样性种植可以促进地下部土壤微生物多样性的

形成ꎮ
间作体系中作物配置不同会改变微生物菌门

的相对丰度ꎬ但却不改变其优势菌门的类型ꎬ其原

因可能是处于相同生长环境中的土壤微生物类群

具有相似性[２８]ꎮ 本研究基于门水平细菌分类ꎬ各处

理中变形菌门、拟杆菌门、放线菌门、芽单胞菌门为

土壤细菌的优势菌门ꎬ饲用油菜苏丹草间作提高了

变形菌门、放线菌门、芽单胞菌门的相对丰度ꎬ降低

了拟杆菌门、粘菌门、酸杆菌门相对丰度ꎬ这与

Ｚｈｅｎｇ 等[２９]的研究结果一致ꎮ 有研究表明变形菌

门在土壤细菌群落中具有较高的相对丰度ꎬ且是碱

性土壤的优势种群ꎬ间作能改变土壤变形菌门的相

对丰度[３０－３１]ꎬ这与本研究结果类似ꎮ 本研究基于属

水平细菌分类ꎬ各处理中 Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、海杆菌

属、革兰菌属为土壤细菌的优势菌属ꎮ 饲用油菜苏

丹草间作使土壤细菌革兰菌属相对丰度提高ꎬ使
Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、海杆菌属相对丰度降低ꎬ这可能是

间作改变了土壤根区的微环境[３２]ꎬ从而影响细菌菌

属的多样性ꎬ使相对丰度发生了变化ꎮ
３.３ 　 土壤酶活性与细菌门水平群落结构相关性

分析

　 　 在间作系统中ꎬ土壤微生物、酶以不同的方式

相互作用ꎬ从而影响微生物群落特征和酶促作用ꎬ
对土壤微生态环境产生影响[３３]ꎮ 土壤酶是土壤组

分中最为活跃的有机成分之一ꎬ其活性不仅受作物

根际分泌物质的影响ꎬ还受到土壤微生物活动的影

响[３４]ꎮ 土壤脲酶是一类重要的催化酶ꎬ能将亚硝酸

盐降解为 ＮＯ 或 ＮＨ３ꎬ在本研究中ꎬ饲用油菜苏丹草

间作使土壤脲酶活性提高ꎬ这说明间作使土壤中的

亚硝酸盐代谢加快ꎬ从而降低了亚硝酸盐对生物体

的毒性作用[３５]ꎮ 土壤蔗糖酶活性能为植物及其根

系周围的动物、微生物提供充足的碳源ꎬ是作物根

系生长的能量保障ꎬ为作物地上部分生长奠定良好

的基础[３６]ꎮ 本研究表明ꎬ间作显著提高了土壤脲酶

和蔗糖酶活性ꎬ还使变形菌门相对丰度增加ꎮ 有研

究认为变形菌门是共营养型菌门ꎬ适宜生存在有效

碳含量高的环境中[３７]ꎬ这解释了为何变形菌门与土

壤脲酶、蔗糖酶呈显著正相关关系ꎮ 厚壁菌门有极

强的环境适应性ꎬ能在营养丰富的环境下快速增

长ꎬ是一类极其重要的土壤益生菌[３８]ꎮ 本研究中ꎬ
厚壁菌门与土壤过氧化氢酶呈极显著负相关关系ꎬ
可能是间作降低了过氧化氢等有毒物质[３９]ꎬ从而降

低土壤过氧化氢酶活性ꎬ提高了厚壁菌门的相对

丰度ꎮ
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４　 结　 论

饲用油菜苏丹草间作提高了土壤脲酶和蔗糖

酶活性ꎬ较单作处理分别提高 ８. ０９％ ~ １３. ８３％和

１３.０１％~５８.００％ꎻ增加了土壤细菌 ＯＴＵｓ 数ꎬ使土壤

细菌多样性指数提高ꎻ通过土壤酶与细菌群落的相

互作用增加了变形菌门、放线菌门、芽单胞菌门等

有益菌的相对丰度ꎬ其中变形菌门较单作处理提高

了 ６.１１％~４８.５９％ꎻ同时提高了土壤革兰菌属、假单

胞菌属等的相对丰度ꎮ
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