
书书书

刘亚军，李　越，马　琨，等．马铃薯与蚕豆、荞麦间作对土壤的影响［Ｊ］．江苏农业科学，２０１８，４６（２１）：７９－８３．
ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０１８．２１．０１９

马铃薯与蚕豆、荞麦间作对土壤的影响

刘亚军１，２，３，李　越１，２，马　琨１，２，何文寿１

（１．宁夏大学西北土地退化与生态恢复省部共建国家重点实验室培育基地，宁夏银川７５００２１；２．宁夏大学农学院，宁夏银川７５００２１；
３．商丘市农林科学院，河南商丘４７６０００）

　　摘要：为揭示间作作物种间关系、探究间作栽培方式对土壤的影响，采用田间试验的方法，利用磷脂脂肪酸
（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄｆａｔｔｙａｃｉｄｓ，ＰＬＦＡ）分析手段，研究马铃薯与蚕豆、荞麦间作模式下土壤理化性质、生物学和土壤微生物群
落结构的变化规律及其相互关系。结果表明：马铃薯间作蚕豆后土壤碱解氮和有机质含量显著增加，而间作荞麦能显

著提高土壤速效磷、全氮和有机质含量；与单作马铃薯相比，马铃薯 ＋蚕豆土壤磷酸酶、脲酶活性显著增加２０．００％、
２２．０５％；马铃薯＋蚕豆、荞麦栽培增加了根际土壤细菌比例，降低了放线菌比例，间作荞麦土壤放线菌数量较单作相
比显著下降３６．５％；间作栽培也降低了土壤微生物总生物量，改变了真菌生物量／细菌生物量以及革兰氏阳性菌生物
量／革兰氏阴性菌生物量的值。多元分析表明，土壤中养分含量的变化与土壤酶活性、土壤微生物群落结构变化有着
密切的联系，这说明马铃薯不同间作栽培模式提高了土壤中的养分含量和酶活性，改变了微生物群落结构。
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　　马铃薯是西部地区的重要农作物，栽培历史悠久，具有稳
定的、较高的经济效益［１］。近年来，马铃薯主粮化促进了宁

夏南部山区马铃薯产业化发展，使得其栽培面积不断扩大，致

使马铃薯轮作倒茬困难。马铃薯多年连续不断地种植导致马

铃薯产量下降、土壤质量下降、病虫害频繁不断地发生，而农

作物间作是解决这一问题的关键。间作是一种集约化生产模

式，在我国具有悠久的栽培历史［２］。合理的间作模式不仅能

够利用作物对养分需求特性的不同而促进养分的有效吸收，

也能够通过其时间、空间等方面的互补性高效利用水肥气热

等资源［３］。已有研究指出，土壤酶活性和微生物群落结构组

成影响着土壤养分的吸收和转化，土壤酶活性的降低与微生

物结构的失衡是导致土壤质量下降、作物减产的主要原

因［４］。而作物合理的间作不仅能够提高土壤中的养分含量、

改善土壤的微环境，还能够增加作物的产量，改善作物的品

质，提高作物的安全性［５］。傅佳等在重茬种植西洋参对土壤

养分和微生物的研究中发现，土壤酶活性与根际微生物类群

呈显著正相关，可改善土壤中养分的转化和吸收、根际微生物

群落结构的组成和数量［６］。汪春明等在马铃薯间作蚕豆的

研究中认为，间作模式有利于改善马铃薯连作栽培的根际微

生态环境［７］。吴红英等在沙地梨园间作研究中指出，间作可

以增加梨树各时期和各土层中土壤微生物群落的数量，改变

土壤微生物群落中细菌、放线菌和真菌的比例［８］。刘均霞等

在对玉米间作大豆的体系研究认为，间作体系中玉米、大豆的

土壤酶活性和根际土壤微生物数量显著高于相应的单作对照

组，间作大豆处理的脲酶活性和根际土壤细菌数量显著高于

单作大豆对照组［９］。Ｌｉ等在间作玉米和蚕豆的研究中采用
测定磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）含量的方法，证实间作模式对玉米和
豆科作物根际微生物群落的结构和功能有影响［１０］。可见，合

理的间作模式可以改善土壤酶活性和微生物结构组成，提升

土壤质量，对作物的生长发育有着重要影响。本研究以单作

马铃薯、蚕豆、荞麦，马铃薯间作蚕豆、荞麦为处理，通过研究

马铃薯不同间作模式对土壤养分含量、土壤酶活性和土壤微

生物群落的影响，揭示马铃薯不同间作模式下酶活性和微生

物群落结构变化的特点，旨在为马铃薯合理间作提供科学

依据。

１　材料与方法

１．１　试验地点概况
该试验于２０１５年４—１０月在宁夏农林科学院固原头营

科研基地徐河村进行，地处东经１０６°４４′、北纬３６°１０′，海拨
２３４１ｍ。初霜期９月上、中旬，终霜期５月上、中旬，无霜期
１４０ｄ左右，降水２９１～４１５ｍｍ，属半干旱半湿润地区。供试
土壤为黄绵土，土壤基础理化性状为：有 机质 含量

１０．６３ｇ／ｋｇ，全氮含量０．２５８ｇ／ｋｇ，全磷含量０．６４５ｇ／ｋｇ，碱解
氮含量２０．５１ｍｇ／ｋｇ，速效磷含量 ４５．５ｍｇ／ｋｇ，速效钾含量
１７０．５ｍｇ／ｋｇ，土壤ｐＨ值９．００。
１．２　试验设计与样品采集

试验采用单因素区组设计，种植方式分为：处理１，马铃
薯单作（ＭＰ）；处理 ２，蚕豆单作（ＭＦ）；处理 ３，荞麦单作
（ＭＷ）；处理４，马铃薯＋蚕豆（Ｐ＋Ｆ）；处理５，马铃薯 ＋荞麦
（Ｐ＋Ｗ）。小区面积为６ｍ×４ｍ，４次重复。供试马铃薯为
青薯９号，蚕豆（ｆａｂａｂｅａｎ）为青蚕１１号，荞麦（ｂｕｃｋｗｈｅａ）为
宁荞１号。种植２行马铃薯，间种２行蚕豆或荞麦，马铃薯株
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行距为 ４０ｃｍ×６０ｃｍ，荞麦行距为 ３０ｃｍ，蚕豆株行距为
２０ｃｍ×２０ｃｍ。马铃薯与蚕豆间距３０ｃｍ，马铃薯与荞麦间距
３５ｃｍ。

试验地前茬作物为玉米，秋翻，返春后耙耱整地，播种前

施用优质农家肥３００００ｋｇ／ｈｍ２、尿素２５５ｋｇ／ｈｍ２，磷酸二铵
１７０ｋｇ／ｈｍ２，磷酸二氢钾９０ｋｇ／ｈｍ２，其中７０％氮肥作基肥，
３０％氮肥作追肥。４月２５日播种蚕豆、马铃薯，５月２３日播
种荞麦，８月１２日收获蚕豆，９月２０日收获荞麦、马铃薯。

在马铃薯花期，选择毗邻马铃薯的１行，通过土钻利用五
点取样法随机取五处土壤，把取到的土样混合后放入冰盒中

带回实验室。土壤样品一部分存于４℃冰箱，用于土壤微生
物群落结构与生物量的测定；一部分自然风干，用于土壤理化

性质和酶活性的分析。

１．３　测定指标及方法
１．３．１　土壤理化性状　土壤有机质含量采用重铬酸钾容量
法－外加热法；全氮含量采用半微量凯氏法；碱解氮含量采用
碱解扩散法；全磷含量采用ＨＣｌＯ４－Ｈ２ＳＯ４法；速效磷含量采
用０．５ｍｏｌ／ＬＮａＨＣＯ３法；速效钾含量采用ＮＨ４ＯＡｃ浸提火焰
光度法；土壤ｐＨ值（１∶５土水比）的测定参照文献［１１］。
１．３．２　土壤酶活性测定方法　土壤脲酶活性采用苯酚钠 －
次氯酸钠比色法测定；土壤碱性磷酸酶活性采用磷酸苯二钠

比色法测定；土壤过氧化氢酶活性采用高锰酸钾滴定法

测定［１２］。

１．３．３　土壤微生物群落的测定　土壤微生物群落结构组成
采用稀释平板法测定。其中，细菌培养采用牛肉膏蛋白胨琼

脂培养基；真菌培养采用马铃薯 －蔗糖琼脂（ＰＤＡ）培养基；
放线菌培养采用改良高氏一号培养基［１３］。

以土壤微生物磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）含量反映土壤微生物
生物量，其测定步骤为：称取相当于４ｇ干土质量的新鲜土样

于棕色培养瓶中，加入磷酸缓冲液 ３０ｍＬ和甲醇 ∶三氯甲烷
（２∶１）溶液１０５ｍＬ后振荡２ｈ，取出分别加入三氯甲烷和无
菌超纯水各３６ｍＬ，振荡混匀，在黑暗中培养１８～２４ｈ；吸掉
试剂瓶上层的水和甲醇，用无水硫酸钠除去未吸净的水，然后

进行过滤、旋转蒸发浓缩。其中利用固相萃取技术，通过ＳＰＥ
固相萃取小柱进行脂肪酸分离。最后加内标液（十九碳酸甲

酯）０．５ｍＬ，用 ＧＣ－ＭＳ分析。经甲酯化后采用 Ａｇｉｌｅｎｔ６８５０
型气相色谱仪测定，在进样 口为 ３００℃、Ｈ２ 流 量为
３０ｍＬ／ｍｉｎ、色谱柱为 ＡｇｉｌｅｎｔＨＰ－５ＭＳ，３０μｍ×２５０μｍ×
０２５μｍ，二阶程序升高柱温（１７０℃时按照 ５℃／ｍｉｎ升至
２６０℃，而后４０℃／ｍｉｎ升至３００℃，维持 ２ｍｉｎ），测定标准
样品成功后再分析待检样品。

１．４　数据处理与分析
利用ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ２００７进行数据处理，ＤＰＳ７．０５进行

方差分析（ＬＳＤ法），Ｃａｎｏｃｏ４．５进行多元分析。

２　结果与分析

２．１　马铃薯不同间作模式对土壤化学性状的影响
由表１可知，马铃薯收获期间作土壤养分含量与单作相

比发生了较大变化。其中，马铃薯间作蚕豆土壤养分含量与

单作马铃薯相比均有不同程度的增加，其全磷、碱解氮、有机

质含量分别显著增加９．１０％、１４．５４％、１７．８７％（Ｐ＜０．０５）；
与单作蚕豆相比，除全氮、全磷含量显著增加外，其余养分含

量显著下降。经分析，在茄科与豆科的间作中，由于豆科作物

根瘤菌具有固定空气氮素作用和地下根系交互作用，从而会

促进氮素的转化与吸收，蚕豆收获后由于间作系统的恢复作

用促进马铃薯对其他养分的吸收和转化，较单作马铃薯可以

提高土壤中的养分含量。

表１　马铃薯不同间作模式对土壤化学性状的影响

处理
全氮含量

（ｇ／ｋｇ）
全磷含量

（ｇ／ｋｇ）
有机质含量

（ｇ／ｋｇ）
碱解氮含量

（ｍｇ／ｋｇ）
速效磷含量

（ｍｇ／ｋｇ）
速效钾含量

（ｍｇ／ｋｇ） ｐＨ值

单作马铃薯 ０．４２６±０．０５ｂ ０．７３６±０．０３ｂ ９．１２±０．９３ｃ ２８．８８±３．４６ｃ ４１．７６±４．８６ｂ １３９．２±２２．８ａ ８．６３±０．０９ａ
单作蚕豆 ０．３１１±０．０４ｃ ０．６８０±０．０６ｃ １２．１０±０．４５ａ ３８．６８±３．１７ａ ５２．４８±６．６０ａ １６１．２±１３．０ａ ８．５９±０．３５ａ
单作荞麦 ０．５２８±０．１０ａ ０．７８７±０．０４ａ １０．０２±０．８３ｂ ３１．５０±２．９９ｂｃ ４３．８５±４．９８ｂ １６６．３±８．３ａ ８．５９±０．０４ａ
马铃薯＋蚕豆 ０．４８８±０．０７ａｂ ０．８０３±０．０５ａ １０．７５±０．９５ｂ ３３．０８±２．１７ｂ ４１．４３±４．３３ｂ １５６．１±２７．７ａ ８．５２±０．０６ａ
马铃薯＋荞麦 ０．５１４±０．０９ａ ０．７８０±０．０４ａ １０．８１±１．０１ｂ ３０．４５±３．１５ｂｃ ５１．５７±９．５９ａ １４６．０±２９．２ａ ８．５１±０．１３ａ

　　与单作马铃薯相比，马铃薯间作荞麦土壤的全磷、有机质
含量显著提高，其余无显著变化；与单作荞麦相比，其土壤速

效磷含量显著增加，其余养分含量无显著性变化，说明在茄科

与蓼科的间作系统中由于根系之间的交互作用，增加了磷肥

的吸收与转化，并提高了磷的利用效率。马铃薯是喜钾作物，

２种作物间作时可促进对钾的吸收，与单作荞麦相比减少土
壤速效钾含量。而间作蚕豆、荞麦的土壤 ｐＨ值与单作马铃
薯相比分别下降１．２７％、１．３９％。有研究认为，间作栽培会
改变土壤的ｐＨ值，进而影响土壤中养分的转化和吸收［１４］。

而本研究中间作模式下马铃薯土壤各养分含量较单作马铃薯

处理均有不同程度的增加，可见间作系统中由于根系交互作

用以及蚕豆收获后对马铃薯的恢复作用促进了土壤中的营养

吸收以及养分的转化，说明合理的间作可以影响土壤 ｐＨ值
以及改善土壤的养分质量。

２．２　马铃薯不同间作模式对土壤酶活性的影响
土壤酶活性反映了土壤中各种生物化学过程的强度和方

向，它与土壤肥力状况、理化特性和农业措施有着较为显著的

相关性，是土壤肥力评价的关键指标之一［１５］。由表２可知，
与单作马铃薯相比，马铃薯间作蚕豆的土壤脲酶和碱性磷酸

酶活性分别显著增加２２．０５％、２０．００％，过氧化氢酶无显著
变化；而与单作蚕豆相比，土壤脲酶活性显著增加，碱性磷酸

酶显著下降，过氧化氢酶活性显著性下降。经分析发现，脲酶

对尿素的转化和作用具有重要的影响，碱性磷酸酶可加速有

机磷的脱磷速度，磷酸酶的积累对有效磷具有重要的作用，豆

科作物根瘤菌的固氮作用促进了其对氮素的吸收和利用，蚕

豆根系可分泌磷酸酶，从而提高了土壤中磷酸酶的活性。在

马铃薯间作蚕豆的模式中蚕豆收获后，由于恢复作用后期马

铃薯增加了对有效磷的吸收，从而提高了土壤中碱性磷酸酶
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表２　马铃薯不同间作模式对土壤酶活性的影响

处理
脲酶活性

［ｍｇ／（ｇ·ｄ）］
碱性磷酸酶活性

［ｍｇ／（ｇ·ｄ）］
过氧化氢酶活性

（ｍＬ／ｇ）

单作马铃薯 ０．６８±０．１２ｂ ０．３５±０．０２ｃ ０．５１±０．０３ａｂ
单作蚕豆 ０．３６±０．０５ｃ １．００±０．０６ａ ０．６０±０．０７ａ
单作荞麦 ０．８７±０．０７ａ ０．４０±０．０７ｂｃ ０．４６±０．０５ｂ
马铃薯＋蚕豆 ０．８３±０．０４ａ ０．４２±０．０５ｂ ０．５４±０．１０ａｂ
马铃薯＋荞麦 ０．７０±０．１１ｂ ０．３４±０．０７ｃ ０．５２±０．０８ａｂ

的活性。

　　马铃薯间作荞麦与单作马铃薯相比土壤酶活性无显著性
变化；与单作荞麦相比，土壤脲酶活性显著下降１９．５４％，碱
性磷酸酶和过氧化氢酶无显著性变化。在茄科与蓼科的兼间

作系统中增加了对土壤氮素的吸收，降低了脲酶的活性。过

氧化氢酶是一种氧化还原酶，其作用在于破坏对生物体有毒

的过氧化氢，该间作模式并没有表现出显著的差异。因此，合

理的间作模式可显著提高土壤中的酶活性，对土壤中养分的

吸收转化起较大的影响。

２．３　马铃薯不同间作模式对土壤微生物的影响
由表３可知，单作蚕豆的微生物总群落数最低，马铃薯间

作蚕豆的微生物总群落数最高。马铃薯间作蚕豆、荞麦较单

作马铃薯的真菌、细菌数量上升，放线菌数量下降，其中马铃

薯间作荞麦处理中的放线菌数量显著下降 ３６．５％（Ｐ＜
０．０５）。而从微生物各结构所占的比例可以看出，马铃薯间
作蚕豆、荞麦处理中的细菌所占比例上升，放线菌所占比例下

降。不同作物根际土壤都有其特定的微生物区系，而不同间

作模式对探究根际土壤中微生物结构、研究马铃薯根际土壤

养分的转化过程具有重要的意义［１６］。由以上结果可以推测，

马铃薯与豆科、蓼科作物间作时细菌数量的累计增长会抑制

放线菌的转化，从而导致放线菌数量下降，对土壤中养分的转

化和吸收产生影响。

表３　马铃薯不同间作模式对土壤微生物群落结构组成的影响

处理
微生物数量（万ＣＦＵ／ｇ） 所占比例（％）

真菌 细菌 放线菌 总菌落数 真菌 细菌 放线菌

单作马铃薯 ０．０４３３±０．００１０ａｂ ３９０±１７ａ ６１．３±１．９ａ ４５．１３ ０．０１０ ８６．４０９ １３．５８２
单作蚕豆 ０．０２９７±０．００１４ｂ １７７±５ｂ ５５．７±３．３ａｂ ２３．３５ ０．０１３ ７６．１３４ ２３．８５４
单作荞麦 ０．０４５０±０．００６５ａｂ ４３０±３６ａ ４９．８±３．４ａｂ ４７．９９ ０．００９ ８９．６１２ １０．３７８
马铃薯＋蚕豆 ０．０５２８±０．００３０ａ ４４０±４４ａ ４６．０±２．７ａｂ ４８．６１ ０．０１１ ９０．５２５ ９．４６４
马铃薯＋荞麦 ０．０５８８±０．００２６ａ ４３５±２４ａ ３８．９±１．９ｂ ４７．４９ ０．０１２ ９１．６０６ ８．３８１

　　磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）是土壤经甲基化提取磷脂成分后得
到的脂肪酸产物，其中磷脂是活细胞膜的基本成分，具有多样

性和生物学特异性，且脂肪酸只存在于活细胞中，因此 ＰＬＦＡ
适用于微生物群落的动态监测，常被用于土壤微生物群落结

构的测定［１７－１８］。由表４可知，单作马铃薯土壤微生物主要类
群的ＰＬＦＡ含量最高，单作荞麦主要类群的 ＰＬＦＡ含量最低，

其中单作荞麦革兰氏阳性菌（Ｇ＋）中的含量与单作马铃薯相
比差异达到显著性水平（Ｐ＜０．０５）。间作模式中土壤微生物
群落的 ＰＬＦＡ含量与单作马铃薯相比发生了较大的变化，其
中间作荞麦的菌根真菌（ＡＭＦ）中的含量显著下降 ５５．６％
（Ｐ＜０．０５）。　

表４　马铃薯不同间作模式对土壤微生物群落生物量的影响

处理
磷酸脂肪酸含量（ｎｍｏｌ／ｇ）

细菌 Ｇ＋ Ｇ－ 放线菌 真菌 菌根真菌 原生动物 总生物量

真菌生物量／
细菌生物量

Ｇ＋生物量／
Ｇ－生物量

单作马铃薯 １１．５３±１．７５ａ ４．３３±０．７４ａ ７．１８±１．６０ａ ２．９５±０．５０ａ４．３３±１．０８ａ１．８０±０．８１ａ ０．１３±０．０２ａ ２０．７４±１．７７ａ ０．３７±０．０６ａ ０．６３±０．１９ａ
单作蚕豆 １１．４０±３．０３ａ ４．１３±１．６５ａｂ ７．２５±３．４１ａ ２．５８±１．２２ａ３．８５±１．８８ａ１．４８±０．２８ａｂ ０．０８±０．０１ａ １９．３９±３．２３ａ ０．３４±０．０４ａ ０．５９±０．０９ａ
单作荞麦 ７．２５±２．５８ａ ２．６０±０．８４ｂ ４．６５±１．７５ａ ２．０５±１．１２ａ２．３８±０．４１ａ１．２３±０．１８ａｂ ０．０３±０．０１ａ １２．９４±３．０１ａ ０．３５±０．０８ａ ０．５８±０．０６ａ
马铃薯＋蚕豆 ９．７３±１．３７ａ ３．８８±０．５５ａｂ ５．８３±０．９７ａ ２．２０±０．４７ａ３．１５±０．９５ａ１．３２±０．４１ａｂ ０．１３±０．０１ａ １６．５３±１．８９ａ ０．３２±０．０６ａ ０．６８±０．０９ａ
马铃薯＋荞麦 ９．１０±２．８１ａ ３．１０±０．８１ａｂ ６．００±２．０２ａ １．８５±０．６４ａ２．８５±０．６３ａ０．８０±０．１６ｂ ０．００±０．００ａ １４．６±２．９９ａ ０．３２±０．０４ａ ０．５３±０．０５ａ

　　２种间作模式中革兰氏阳性菌（Ｇ＋）和革兰氏阴性菌
（Ｇ－）的生物量以及细菌的生物量与单作马铃薯相比出现不
同程度的下降趋势，马铃薯间作荞麦的细菌生物量较单作荞

麦有所增加，但差异不显著。马铃薯间作荞麦的总生物量较

单作荞麦升高，其余间作模式中的土壤微生物总生物量均低

于各自单作对应的总微生物量，但均无显著性差异。马铃薯

间作荞麦中的Ｇ＋生物量／Ｇ－生物量以及马铃薯间作蚕豆、间
作荞麦中的真菌生物量／细菌生物量较单作马铃薯有所降低，
间作蚕豆的Ｇ＋生物量／Ｇ－生物量的值升高，但均无显著性
差异。

由以上结果可知，茄科与豆科、蓼科间作会减少土壤中细

菌、放线菌、真菌等微生物主要类群的生物量，说明茄科与豆

科、蓼科间作改变了土壤微生态的环境，在一定程度上削弱了

马铃薯根际土壤微生物主要类群 ＰＬＦＡ的生物量；而真菌生

物量／细菌生物量的值降低和间作蚕豆中Ｇ＋生物量／Ｇ－生物
量的值升高，均表明间作有利于促进土壤向高肥效的“细菌

型”土壤类型转变。

２．４　土壤微生物群落结构组成与土壤因子之间的相互关系
多元分析结果（图１－Ａ、图１－Ｂ）显示，各排序轴都能在

超过５６％的累计贡献率上解释土壤微生物结构及微生物生
物量变化与环境因子间的关系。排序图（图１－Ａ、图１－Ｂ）
反映了各根际土壤微生物群落结构最适宜生活的土壤环境，

各处理点分散较为明显，说明马铃薯不同间作模式下形成了

不同的土壤微生态环境，各处理间有差异。由图１－Ａ可知，
排序轴累积解释的信息量达７０．１％。因此，基于特征向量载
荷因子相联系的排序轴１和轴２最大程度地解释了不同处理
之间土壤环境因子对土壤微生物群落结构的影响。土壤细

菌、真菌数量除与全氮含量成锐角外，与其他环境因子都成钝
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角；而放线菌数量与全磷含量、速效氮含量、ｐＨ值成锐角，与
其他环境因子呈钝角。由于图１－Ａ中２条射线代表其相关
性，锐角代表呈正相关，其夹角越小，相关性越强，钝角与之相

反，钝角越大负相关性越大。说明细菌、真菌数量与全氮含量

呈正相关性，受全氮含量环境因子影响较大，与其他环境因子

呈负相关性。放线菌数量与土壤全磷含量、速效氮含量、ｐＨ
值呈正相关性，与其他环境因子呈负相关性。

图１－Ｂ显示了不同处理下微生物生物量与环境因子的
制约关系，土壤微生物生物量与环境因子也表现出一定的相

关性。其中，菌根真菌生物量与全氮含量呈负相关性，而与其

他环境因子都呈正相关性，原生动物、细菌、放线菌、真菌、

Ｇ＋、Ｇ－生物量与有机质、全磷、速效磷、速效钾的含量有良好
的相关关系，与其他环境因子呈负相关性。由图１可以看出，
５种种植模式分别位于不同的象限，说明种植模式不同，土壤
微生物结构和土壤微生物生物量不同，受环境因子的影响也

不相同。综合可知，马铃薯不同间作模式下土壤微生物结构

和微生物生物量的变化与土壤环境因子有着密切联系，受多

种环境因子制约。

３　讨论

３．１　不同间作模式对土壤理化与生物学性状的影响
土壤养分是作物摄取养分的主要来源之一，在作物养分

吸收总量中占有很高的比例，土壤养分含量的高低关系着植

株能否健康生长或生存。已有大量的研究表明，合理的间作

可以提升土壤中的养分含量。郝艳如等在玉米、小麦间作的

研究中表明，间作模式提高了土壤中的有效养分含量，改善了

土壤根部供肥能力和养分吸收环境［１９］；代会会等在豆科间作

试验中发现，间作可以增加土壤中全氮、速效氮、速效钾和速

效磷含量，并且提高作物产量［２０］。本研究结果表明，在茄科

与蓼科、豆科的间作中，不同的间作模式与单作马铃薯相比不

同程度地提高了土壤中的养分含量，降低了ｐＨ值，其中间作
蚕豆的碱解氮、有机质含量，间作荞麦的速效磷、全氮、有机质

含量增加较多，且差异达到显著水平（Ｐ＜０．０５），这与代会会
等的研究结果［２０］较为一致。经分析发现，茄科在与豆科、蓼

科的间作系统中由于空间、根系和生理等方面的需求差异以

及互补性，使得土壤中的养分和自然资源得到最大的利用，从

而提高土壤中的养分含量。

土壤酶是生态系统的能量流动和物质交换等生态过程中

活跃的生物活性物质，且土壤碱性磷酸酶、过氧化氢酶、脲酶

的活性能够分别反映出土壤磷素供应状况、有机质的转化速

度和土壤氮素水平状况，对农作物的生长起着至关重要的作

用［１２］。柴强等在研究间甲酚对间作模式中土壤微生物和酶

活性的影响中指出，通过玉米 ＋蚕豆发现间作模式对土壤磷
酸酶和过氧化氢酶活性具有极显著影响［２１］；Ｚｈｏｕ等在黄瓜
间作洋葱、大蒜的研究中表明，间作模式下土壤脲酶和过氧化

氢酶活性高于黄瓜单作［２２］。本研究结果表明，间作模式下磷

酸酶、脲酶、过氧化氢酶活性升高，其中间作蚕豆的磷酸酶和

脲酶活性与单作对照相比差异显著，这与姜莉等的研究结

果［２３］较为一致。由于豆科作物根瘤菌的固氮作用以及收获

后马铃薯的恢复作用对间作马铃薯养分的吸收有较大影响，

并且间作模式下作物之间对土壤养分的相互作用和利用促进

了土壤酶活性的变化，使得酶活性与土壤环境因子联系变化

更为敏感。

３．２　不同间作模式下土壤理化性状对土壤微生物群落结构
的影响

土壤微生物参与土壤的物质交换和能量转化，土壤酶参

与土壤中许多重要的生物化学过程，二者共同成为评价土壤

肥力的重要指标［２４］。而合理的间作可以改变土壤的微环境，

由于根系分泌物、作物残体和根系残体在土壤中的累积，供给

土壤微生物的营养物质增加，因此增强了土壤微生物的活性，

增加了土壤微生物的群落结构多样性，进而形成与之相适应

的微生物区系［２５］。很多研究结果表明，合理的间作可以提高

作物根际土壤微生物的数量［２６］。其中宋亚娜等对小麦 ＋蚕
豆、玉米＋蚕豆和小麦＋玉米间作体系进行研究时发现，间作
能改变根际细菌群落结构的组成，且证明了间作体系地上部

多样性与地下部多样性存在着紧密联系［２７］；马琨等在间作栽

培对土壤微生物群落的影响中表明，间作栽培显著地改变了

根际土壤微生物主要功能群落的结构［２８］；吴娜等在马铃薯间

作燕麦的研究中指出，马铃薯＋燕麦（４∶２）的种植比例能改
善根际土壤微生态环境，优化根际土壤微生物群落结构［２９］。

Ａｒｔｕｒｓｓｏｎ等研究认为，根系分泌物中某种物质促进了根际土
壤中革兰氏阳性细菌、ＡＭＦ真菌的累积，从而相应地增加了
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微生物的生物量［３０］。

本试验结果表明，不同间作模式下间作处理增加了真菌、

细菌的数量，减少了放线菌的数量，但差异均不显著。真菌比

例变化较小、细菌比例增加，使土壤向着更高效的细菌型土壤

转化，而微生物群落总数的增加增大了微生物环境的多样性。

间作处理中土壤微生物群落细菌、放线菌、真菌的生物量较对

照组减少，但细菌中革兰氏阳性菌生物量比例增加、真菌生物

量／细菌生物量的值降低，表明间作模式能改变马铃薯根际土
壤微生物群落的组成及环境的对应关系。

由以上结果说明间作条件下，茄科与豆科或蓼科作物之

间的根系横向交叉，其根系分泌物改变了间作模式下土壤微

生物的区系结构，进而影响了马铃薯根际土壤微生物的数量

和活性，改变了土壤微生物群落的结构组成。由Ｃａｎｏｃｏ多元
分析表明，土壤养分的转化和吸收与微生物群落结构和微生

物生物量的变化呈紧密的相关关系，说明间作模式不仅能提

高土壤养分含量、酶活性，还能改变土壤中的微生态环境，产

生与环境因子相适应的微生物区系。

４　结论

马铃薯间作蚕豆提高了土壤碱解氮、有机质的含量，间作

荞麦提高了土壤速效磷、全氮、有机质的含量，且差异达到显

著性水平（Ｐ＜０．０５）；马铃薯间作蚕豆显著地提高了土壤磷
酸酶和脲酶活性，而马铃薯间作荞麦土壤酶活性与对照相比

无显著差异；间作模式降低了土壤中放线菌的比例，提升了土

壤中细菌的比例，并且改变了土壤中微生物主要类群的ＰＬＦＡ
含量；马铃薯不同间作模式下土壤养分与微生物群落结构的

变化较为紧密。
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