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　　摘要：通过田间试验，设置甘蔗单作、花生单作和甘蔗／花生间作３种种植处理，探讨甘蔗／花生间作种植下根际土
壤微生物群落、土壤酶活性的变化及其内在联系。结果表明，与单作相比，甘蔗／花生间作增加了根际土壤细菌、真菌
及放线菌数量，改变了土壤微生物群落的结构组成；提高了根际土壤脲酶、酸性磷酸酶与过氧化氢酶活性。相关分析

结果显示，土壤微生物数量与酶活性之间存在显著或极显著的正相关性。说明甘蔗／花生间作具有明显的促进效应，
能有效调节根际微生物群落结构组成以及土壤酶活性。
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　　间套作作为我国传统农业的精髓，具有增产［１－２］、提高养

分资源利用效率［３－４］、增加农田生物多样性和稳定性［５］以及

持续控制病、虫、草害的优势［６－７］，可提高根际微生物多样

性［８－９］，并且改善农田生态环境，促进生态平衡。唐秀梅等研

究发现，木薯与花生间作可以增加根际土壤细菌、真菌、放线

菌、总微生物数量、微生物多样性以及根际土壤过氧化氢酶、

酸性磷酸酶活性［１０］；李伶俐等研究也发现，棉花与不同作物

间作后土壤中细菌和放线菌数量显著增加，真菌数量显著降

低，脱氢酶、中性磷酸酶、转化酶和脲酶活性显著提高［１１］。

甘蔗（Ｓａｃｃｈａｒｕｍｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ）是我国乃至世界最重要的
糖料及能源作物，也是广西壮族自治区的主要经济作物之

一［１２］。蔗糖业为广西重要经济支柱产业之一，是广西区党

委、人民政府确定重点发展的“千亿元产业”［１３］。土壤微生

物是土壤中重要而又活跃的部分，推动着土壤的物质转化和

能量流动，可以反映土壤中物质代谢的旺盛程度，是土壤养分

的一个重要指标［１４］。因此，研究土壤微生物和土壤酶活性能

反映２种作物在生长期的相互作用。本研究以桂西南地区重

要的经济作物———甘蔗为研究对象，采用田间试验的方法，研

究甘蔗／花生间作对土壤微生物数量及土壤酶活性的影响，为
进一步探究桂西南地区甘蔗／花生间作栽培下作物的优质高
产提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验地概况
试验于２０１６年１０月在广西南亚热带农业科学研究所甘

蔗示范基地进行，该区属典型的南亚热带季风气候，海拔约

１２５ｍ，年平均温度在２２℃左右，年降水量在１２７３．６ｍｍ左
右。土壤为酸性红壤，土层深厚，地势平坦，排灌良好，是甘蔗

较适宜生长的地区，其土壤理化性状为ｐＨ值６．７３，有机质含
量为１２．４４ｇ／ｋｇ，碱解氮含量为１００．５ｍｇ／ｋｇ，速效磷含量为
１５．６ｍｇ／ｋｇ，速效钾含量为１２５．５ｍｇ／ｋｇ。

供试作物品种：甘蔗为桂糖４６号；花生为当地农民主栽
品种，是广西壮族自治区的主栽品种。

供试肥料为尿素、普通过磷酸钙、复合肥（Ｎ、Ｐ２Ｏ５、Ｋ２Ｏ
含量均为１５％）。
１．２　试验设计

田间试验采用随机区组排列，设甘蔗单作、花生单作和甘

蔗／花生间作３种种植模式，每个处理重复３次，共９个小区，
小区面积为６ｍ×５ｍ。甘蔗／花生间作规格采用２行甘蔗间
作２行花生：甘蔗行距为 １ｍ，株距为 ０．３ｍ；花生行距为
０．３０ｍ，株距为０．２５ｍ，带状种植。
　　试验于２０１６年１月１０日开始整地，１月１４日种植甘蔗，
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２月２０日播种花生。播前施基肥复合肥 ７５０ｋｇ／ｈｍ２，磷肥
４５０ｋｇ／ｈｍ２；５月１５日培土施肥施复合肥７５０ｋｇ／ｈｍ２、尿素
４５０ｋｇ／ｈｍ２。田间采用常规管理。花生于７月１０日收获，甘
蔗于１１月２０日收获。
１．３　土壤样品的采集

分别于甘蔗苗期、拔节期和成熟期进行采样，先将植株根

系从土壤中整体挖出，采用抖土法抖掉与根系松散结合的土，

然后将与根系紧密结合的土壤刷下来作为根际土样品。单作

处理每个小区随机取作物４株，间作处理每个小区２种作物
分别随机取４株，然后将４株作物的根际土壤混合为１个样
品，将每种作物的根际土壤各自混合为１个样品。将土样均
分为２份，１份自然风干过１ｍｍ筛备用，用于土壤酶分析，另
一份于４℃冰箱保存，用于土壤微生物数量测定。
１．４　测定方法

采用稀释平板计数法统计微生物数量：细菌用牛肉膏蛋

白胨琼脂培养基，真菌用马丁－孟加拉红培养基，放线菌用改
良高氏一号培养基［１５］。

土壤酶活性测定［１６］：过氧化氢酶活性测定采用 ＫＭｎＯ４
滴定法；脲酶活性测定采用苯酚钠次氯酸钠比色法；酸性磷酸

酶活性测定采用磷酸苯二钠比色法。

１．５　数据分析
采用Ｅｘｃｅｌ２０１０软件进行数据整理、作图及主成分分析；

用ＳＰＳＳ１９．０软件分析对数据进行方差分析（ＬＳＤ法）及相关
性分析，显著性水平设定为α＝０．０５。

２　结果与分析

２．１　甘蔗／花生间作对根际土壤微生物数量的影响
２．１．１　细菌　土壤细菌是土壤微生物的主要组成成分，能分
解各种有机物质。从图１可以看出，随着生育进程的推进，不
同种植方式下根际土壤细菌数量呈先增加后降低的趋势。此

外，与单作相比，间作甘蔗根际土壤细菌数量在拔节期显著增

加１８．０８％，成熟期增加１６．１５％，而苗期显著降低９．８３％；间
作花生根际土壤细菌数量在苗期、拔节期及成熟期分别增加

１１．４３％、１９．２１％、１４．４１％，且在拔节期和成熟期差异显著。

２．１．２　真菌　随着生育进程的推进，单作作物根际真菌数量
均呈递增的趋势；间作作物根际真菌数量则是先增加后降低

（图２）。此外，间作甘蔗的根际真菌数量在苗期、拔节期分别
显著高于单作处理５３．１８％、８８．８７％，在成熟期高２１．３０％，
但没有达到差异显著水平；花生的根际真菌数量在苗期、拔节

期也分别显著高于单作处理６８．８７％、８４．２０％，而在成熟期
显著低于单作处理。

２．１．３　放线菌　放线菌能分解多数真菌和细菌不能分解的
化合物，因此土壤中放线菌数量的多少，关系着土壤代谢强度

的高低。从图３可以看出，随着生育进程的推进，单作、间作
作物根际土壤放线菌数量均呈先增加后降低的趋势。此外，

甘蔗／花生间作可以增加作物根际土壤放线菌数量。与单作
相比，间作使甘蔗拔节期根际放线菌数量增加２２．２８％，成熟
期增加２４．４９％；间作花生根际放线菌数量在苗期、拔节期及
成熟期分别增加３９．９３％、３７．９６％、８．３５％，且单作、间作处
理间差异显著性不一致。

２．２　甘蔗／花生间作对根际土壤酶活性的影响
２．２．１　对脲酶活性的影响　脲酶是一种专性酶，能够水解有
机物，促其水解生成氨和 ＣＯ２，其中氨是氮素营养的直接来
源。由图４可以看出，不同种植方式下根际土壤脲酶活性随
着生育进程的推进先增加后降低，在拔节期活性最高。甘蔗／
花生间作的根际土壤脲酶活性均显著高于甘蔗单作和花生单

作处理（Ｐ≤０．０５）。与单作相比，间作使甘蔗、花生根际土壤
脲酶活性在苗期分别显著提高９２．１７％、８７．１８％，在拔节期
分别显著提高 ８７．３１％、８５．２９％；在成熟期分别显著提高
８６．０７％、９１．５３％。
２．２．２　对酸性磷酸酶活性的影响　土壤磷酸酶来源于土壤
微生物和植物根系，能够水解催化有机磷化合物为无机磷，为

植物提供可靠的磷素营养。由图５可知，除苗期外，甘蔗／花
生间作根际土壤酸性磷酸酶活性均高于甘蔗单作和花生单作

处理，其中在拔节期的差异最为显著。与单作相比，甘蔗与花

生间作之后使拔节期作物根际土壤酸性磷酸酶活性分别显著

提高２６．１７％、２０．８７％，成熟期分别提高１２．５０％、１０．８８％。
此外，随着生育进程的推进，根际土壤酸性磷酸酶活性均呈递
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增的趋势。

２．２．３　对过氧化氢酶活性的影响　过氧化氢酶是直接参与
土壤中物质和能量转化的一种重要的氧化还原酶，其活性在

一定程度上可以表征土壤生物氧化过程的强弱。随着生育进

程的推进，单作条件下甘蔗、花生根际土壤过氧化氢酶活性均

呈递增的趋势；间作条件下，甘蔗根际土壤过氧化氢酶活性先

增加后降低，而花生则是呈递增的趋势（图６）。此外，甘蔗／
花生间作显著提高了甘蔗苗期和拔节期根际土壤过氧化氢酶

活性以及花生苗期和成熟期根际土壤过氧化氢酶活性。与单

作相比，间作甘蔗根际土壤过氧化氢酶活性在苗期、拔节期分

别显著提高３７．５０％、３０．３９％；间作花生根际土壤过氧化氢
酶活性在苗期、拔节期及成熟期分别提高１５．２５％、１１．０６％、
６．５５％，并且在苗期和成熟期时单作、间作处理间差异显著。

２．３　主成分分析
进一步对不同种植模式下不同生育期甘蔗花生根际土壤

微生物、酶活性进行主成分分析，结果（图７）表明，甘蔗／花生
间作种植后均明显改变了作物根际土壤微生物群落组成及酶

活性的大小。在３个生育期，单作、间作在 ＰＣ１上出现明显

的分离，间作甘蔗、间作花生均分布在 ＰＣ１的负方向，而单作
甘蔗、单作花生则分布在 ＰＣ１的正方向；而在 ＰＣ２上没有明
显的影响（除了苗期单、间作甘蔗在ＰＣ２上有明显分离外）。

２．４　土壤根际微生物数量与土壤酶活性的相关性
土壤根际微生物与土壤酶活性关系密切，一切使土壤根

际微生物数量变化的因素都间接影响土壤酶活性的变化。由

表１可知，土壤细菌、放线菌、真菌数量与土壤脲酶、过氧化氢
酶、酸性磷酸酶活性之间多呈显著或极显著的正相关关系，其

中以真菌数量与土壤脲酶、过氧化氢酶、酸性磷酸酶活性之间

的相关性最显著。

表１　土壤根际微生物数量与土壤酶活性的相关性

相关因子 细菌数量 放线菌数量 真菌数量

脲酶活性 ０．３５９ ０．４２０ ０．５８０

过氧化氢酶活性 ０．１９６ ０．３７６ ０．７６４

酸性磷酸酶活性 ０．４０９ ０．３９６ ０．６５８

　　注：、分别表示在０．０５、０．０１水平上显著、极显著相关。

—５２２—江苏农业科学　２０１９年第４７卷第３期



３　讨论与结论

土壤微生物是土壤生态系统的重要组成部分，土壤微生

物数量与作物地下部及地上部生长有密切联系，如在作物间

作体系中，地上部的生物多样性与地下部的土壤生物多样性

之间密切相关［１７］。张向前等研究发现，间作处理土壤中的细

菌、真菌、放线菌和固氮菌的数量以及土壤脲酶、磷酸酶、转化

酶和蛋白酶的活性均高于单作处理［１８］。胡举伟等研究亦表

明，与单作处理相比，桑树和大豆间作提高了根际微生物数

量、微生物多样性和土壤酶活性［１９］。相似地，在甘蔗的３个
生育期，甘蔗／花生间作可以增加根际土壤细菌、放线菌和真
菌数量，且部分达到显著水平，说明甘蔗／花生间作可以促进
根际土壤微生物的生长，这可能是由于间作作物根系间存在

交错叠加作用，根系分泌物十分丰富，为根际微生物生长繁殖

提供了所需的能源，增加了根际微生物的数量，改善了根际微

生物多样性。

土壤酶是生态系统物质循环和能量流动等生态过程中最

活跃的生物活性物质，是土壤新陈代谢的重要促进因子，其与

微生物一起共同推动土壤的代谢过程，二者的活性密切相

关［２０］。本试验亦发现，土壤微生物与土壤酶活性之间存在显

著或极显著的正相关关系。此外，间作作物根际土壤脲酶、酸

性磷酸酶和过氧化氢酶活性均高于单作处理，且部分达到显

著水平，其中以脲酶的间作效应最为明显，说明甘蔗／花生间
作可以提高根际土壤酶活性，这与玉米／姜［２１］、玉米／大豆［２２］

间作能显著提高土壤酶活性的研究结果一致。这可能是由于

在间作系统中，由于２种作物根系的互作不仅使有机物转化
速度加快、生物氧化代谢活动加强，而且改变了根际土壤的生

境，增加了微生物数量，使作物根系和微生物向土壤中释放酶

的数量增加。

　　本试验中，与单作相比，甘蔗／花生间作增加了根际土壤
细菌、真菌、放线菌数量，改善了土壤微生物群体的多样性；提

高了根际土壤脲酶、酸性磷酸酶与过氧化氢酶的活性。相关

分析结果显示，土壤微生物数量与土壤酶活性之间存在着密

切的关系。

参考文献：

［１］ＭａｏＬＬ，ＺｈａｎｇＬＺ，ＺｈａｏＸＨ，ｅｔａｌ．Ｃｒｏｐｇｒｏｗｔｈ，ｌｉｇｈｔｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ
ａｎｄｙｉｅｌｄｏｆｒｅｌａｙｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｅｄｃｏｔｔｏｎａｓａｆｆｅｃｔｅｄｂｙｐｌａｎｔｄｅｎｓｉｔｙａｎｄ
ａｐｌａｎｔｇｒｏｗｔｈｒｅｇｕｌａｔｏｒ［Ｊ］．ＦｉｅｌｄＣｒｏｐｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１４，１５５：６７－
７６．　

［２］ＥｇｅｓａＡＯ，ＮｊａｇｉＳＮ，ＭｕｕｉＣＷ．Ｅｆｆｅｃｔｏｆｆａｃｉｌｉｔａｔｉｖｅｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｏｆ
ｓｏｒｇｈｕｍ－ｃｏｗｐｅａｉｎｔｅｒｃｒｏｐｏｎｓｏｒｇｈｕｍｇｒｏｗｔｈｒａｔｅａｎｄｙｉｅｌｄｓ［Ｊ］．
ＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｎｄＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅ，２０１６，９：５０－５８．

［３］ＨｅＹ，ＤｉｎｇＮ，ＳｈｉＪＣ，ｅｔａｌ．ＰｒｏｆｉｌｉｎｇｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌＰＬＦＡｓ：
ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｆｏｒｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓｄｕｅｔｏｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇｗｈｉｃｈ
ｉｎｃｒｅａｓｅｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓｕｐｔａｋｅｉｎｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓｌｉｍｉｔｅｄａｃｉｄｉｃｓｏｉｌｓ［Ｊ］．
ＳｏｉｌＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１３，５７：６２５－６３４．

［４］ＣｒèｍｅＡ，ＲｕｍｐｅｌＣ，ＧａｓｔａｌＦ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｇｒａｓｓｅｓａｎｄａｌｅｇｕｍｅ

ｇｒｏｗｎｉｎｍｏｎｏｃｕｌｔｕｒｅｏｒｍｉｘｔｕｒｅｏｎｓｏｉｌｏｒｇａｎｉｃｍａｔｔｅｒａｎｄｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ
ｆｏｒｍｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔａｎｄＳｏｉｌ，２０１６，４０２（１／２）：１１７－１２８．

［５］ＫｉｈａｒａＪ，ＭａｒｔｉｕｓＣ，ＢａｔｉｏｎｏＡ，ｅｔａｌ．Ｓｏｉｌａｇｇｒｅｇａｔｉｏｎａｎｄｔｏｔａｌ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｂａｃｔｅｒｉａａｎｄｆｕｎｇｉｉｎｖａｒｉｏｕｓｔｉｌｌａｇｅｓｙｓｔｅｍｓｏｆｓｕｂ－
ｈｕｍｉｄａｎｄｓｅｍｉ－ａｒｉｄＫｅｎｙａ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＳｏｉｌＥｃｏｌｏｇｙ，２０１２，５８：
１２－２０．　

［６］ＬｏｐｅｓＴＣＭ，ＨａｔｔＳ，ＸｕＱＸ，ｅｔａｌ．Ｗｈｅａｔ（ＴｒｉｔｉｃｕｍａｅｓｔｉｖｕｍＬ．）－
ｂａｓｅｄｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇｓｙｓｔｅｍｓｆｏｒｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｅｓｔｃｏｎｔｒｏｌ［Ｊ］．Ｐｅｓｔ
ＭａｎａｇｅｍｅｎｔＳｃｉｅｎｃｅ，２０１６，７２（１２）：２１９３－２２０２．

［７］ＢｒｏｏｋｅｒＲＷ，ＫａｒｌｅｙＡＪ，ＮｅｗｔｏｎＡＣ，ｅｔａｌ．Ｆａｃｉｌｉｔａｔｉｏｎａｎｄ
ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ：ａｍｅｃｈａｎｉｓｔｉｃａｐｐｒｏａｃｈｔｏｒｅｃｏｎｃｉｌｉｎｇｃｒｏｐ
ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎａｎｄｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＦｕｎｃｔｉｏｎａｌＥｃｏｌｏｇｙ，２０１６，３０（１）：
９８－１０７．

［８］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．

［９］ＷａｈｂｉＳ，ＰｒｉｎＹ，ＴｈｉｏｕｌｏｕｓｅＪ，ｅｔａｌ．Ｉｍｐａｃｔｏｆｗｈｅａｔ／ｆａｂａｂｅａｎ
ｍｉｘｅｄｃｒｏｐｐｉｎｇｏｒｒｏｔａｔｉｏｎｓｙｓｔｅｍｓｏｎｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｉｔｉｅｓ
［Ｊ］．ＦｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ，２０１６，７：１３６４．

［１０］唐秀梅，钟瑞春，蒋　菁，等．木薯／花生间作对根际土壤微生态
的影响［Ｊ］．基因组学与应用生物学，２０１５，３４（１）：１１７－１２４．

［１１］李伶俐，黄耿华，李彦鹏，等．棉花与不同作物同穴互作育苗对
土壤微生物、酶活性和根系分泌物的影响［Ｊ］．植物营养与肥料
学报，２０１２，１８（６）：１４７５－１４８２．

［１２］李杨瑞．现代甘蔗学［Ｍ］．北京：中国农业出版社，２０１０：１８－
２０．　

［１３］李杨瑞，杨丽涛，谭宏伟，等．广西甘蔗栽培技术的发展进步
［Ｊ］．南方农业学报，２０１４，４５（１０）：１７７０－１７７５．

［１４］贾志红，杨珍平，张永清，等．麦田土壤微生物三大种群数量的
研究［Ｊ］．麦类作物学报，２００４，２４（３）：５３－５６．

［１５］李振高，骆永明，滕　应．土壤与环境微生物研究法［Ｍ］．北
京：科学出版社，２００８：９２－９３．

［１６］姚槐应，黄昌勇．土壤微生物生态学及其实验技术［Ｍ］．北京：
科学出版社，２００６：１３５－１３７．

［１７］宋亚娜，ＭａｒｓｃｈｎｅｒＰ，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．

［１８］张向前，黄国勤，卞新民，等．施氮肥与隔根对间作大豆农艺性
状和根际微生物数量及酶活性的影响［Ｊ］．土壤学报，２０１２，４９
（４）：７３１－７３９．

［１９］胡举伟，朱文旭，张会慧，等．桑树／大豆间作对植物生长及根际
土壤微生物数量和酶活性的影响［Ｊ］．应用生态学报，２０１３，２４
（５）：１４２３－１４２７．

［２０］姜　莉，陈源泉，隋　鹏，等．不同间作形式对玉米根际土壤酶
活性的影响［Ｊ］．中国农学通报，２０１０，２６（９）：３２６－３３０．

［２１］耿广东，王忠平，冯道友，等．玉米与姜间作对土壤微生物和酶
活性的影响［Ｊ］．土壤通报，２００９，４０（５）：１１０４－１１０６．

［２２］姜丹丹，周连仁，依洪涛，等．大豆·玉米不同种植方式对土壤
酶活性·土壤无机氮含量的影响［Ｊ］．安徽农业科学，２０１２，４０
（１２）：７１１５－７１１８．

—６２２— 江苏农业科学　２０１９年第４７卷第３期


