
书书书

邓时铭，何志刚，邹　利，等．稻鳅共作模式对土壤营养、酶活性及微生物多样性的影响［Ｊ］．江苏农业科学，２０２１，４９（１７）：２１６－２２０．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２１．１７．０３８

稻鳅共作模式对土壤营养、酶活性及微生物多样性的影响

邓时铭１，何志刚１，２，邹　利１，刘　丽１，２，李金龙１，２，郑梦婷３，蒋国民１，王冬武１，２，刘晓燕３

（１．湖南省水产科学研究所，湖南长沙４１０１５３；２．水生动物营养与品质调控湖南省重点实验室，湖南长沙４１０００３；

３．湖南农业大学动物科学技术学院，湖南长沙４１０１２８）

　　摘要：为探明稻鳅共生对稻田土壤表层养分、酶活性和微生物的影响，测定了稻鳅共生前后土壤的主要氮、磷、钾、
酶活性和微生物多样性的变化，并以施肥和施药的稻田为对照。结果显示，稻田养殖泥鳅，土壤表层微生物丰度Ｃｈａｏ
指数和多样性Ｓｈａｎｎｏｎ指数明显上升，增加５门７３５属，对照田变化不明显；稻鳅田中性磷酸酶、酸性磷酸酶和碱性磷
酸酶活性极显著低于对照田（Ｐ＜０．０１），脲酶和蔗糖酶活性极显著高于对照田（Ｐ＜０．０１），使得稻鳅田土壤磷肥出现
累积，钾肥变化不明显，氮肥和有机质明显下降。因此，稻鳅共生模式丰富了稻田土壤表层微生物群落构成，提高了酶

活性，促进了营养物质转化、循环与利用。
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　　台湾泥鳅别称大鳞副泥鳅，生命力强，好钻泥，
耐低氧，生活水域广，食性杂，肉质细嫩、味道鲜美，

蛋白质含量高达１８％ ～２０％，富含不饱和脂肪酸，
是具有一定药用功能的强身食品，很受人们青睐，

现已畅销国内外，是我国出口水产品之一［１］。目前

我国泥鳅以高密度池塘养殖为主，但水质易污染，

机体易患病，产品质量下降。因此，将宜在水位较

浅的肥水水域生活的泥鳅［２］，进行稻田养殖探究。

我国有着悠久的稻田养鱼历史，是世界上最早

开展稻田养鱼的国家，到２０１９年，我国稻渔综合种
养面积达 ２３１万 ｈｍ２，而稻鳅养殖占比较小
（１９４％）［３］，稻鳅养殖研究也主要集中在养殖技
术［４－５］及经济效益方面［６］，对稻鳅养殖田的肥力、微

生物群落多样性及功能等方面的探究较少。

土壤微生物是土壤环境中重要的生物，对土壤

营养物质的转化和循环起到重要作用，也是评价土

壤质量的一个重要指标［７］。研究发现，长期施肥可

降低土壤微生物数量［８］，农药的使用对土壤微生物

群落结构也产生一定的影响［９］。本研究在湖南省

益阳市南县红旗桥金水湾选择４块田进行稻鳅生态
养殖试验，不施肥，不施药，通过采集稻田土壤泥

样，检测分析土壤理化性质、酶活性及微生物构成

等指标，比较分析稻鳅共生模式下土壤养分及微生

物群落的变化，旨在探索稻鳅共生模式对土壤的影

响，以期为稻鳅养殖提供技术支撑，为我国稻渔综

合种养的持续健康发展提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验田设计
养殖试验地点位于湖南省益阳市南县的金水

湾基地（１１２°１０′５３″～１１２°４９′０６″Ｅ、２９°０３′０３″～
２９°３１′３７″Ｎ），为过渡性亚热带季风气候。试验田
共４块：１块为对照田（ＲＭ），水稻单作模式；３块
为试验田（ＲＬ１、ＲＬ２、ＲＬ３），稻鳅共生模式，内有
环沟。

１．２　试验材料
水稻品种农香 ３２由湖南省水稻研究所提供。

泥鳅为大鳞副泥鳅，鲤形目鳅科副泥鳅属，规格为

（５．３６～５．６４）ｇ／尾。
１．３　泥鳅放养

待禾苗返青后，随机挑选大小均匀、体质健壮、

体表无伤、室外暂养１０ｄ的泥鳅进行放养，试验田
ＲＬ１、ＲＬ２、ＲＬ３分别放养１５、２０、２５ｋｇ，养殖密度分
别为２９．４３、３９．２４、４９．０４ｋｇ／６６７ｍ２。
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１．４　试验田管理
泥鳅放养第３天开始投喂膨化配合饲料（３４％

ＣＰ），日投饵量为泥鳅总质量３％，分２次投，养殖周
期为１３周，投喂１ｈ后清除残饵。试验期间，稻鳅
共生田（ＲＬ）不施肥、不撒药，水稻单作田（ＲＭ）进
行常规管理，施加尿素、复合肥和除虫管理。

１．５　样品的采集与处理
水稻栽种前和水稻收割后，同一位置采取稻田

土壤表层０～５ｃｍ泥土［１０］，每块稻田３个采样点混
匀为 １个样［１１］。对照田样品设为水稻单作前

（ＲＭ）、水稻单作后（ＲＲＭ），试验田样品设为稻鳅共
生前（ＲＬ）和稻鳅共生后（ＲＲＬ）。
１．６　土壤理化性质测定

土壤有机质含量测定采用重铬酸钾容量法；全

氮含量测定采用重铬酸钾 －硫酸消化法；全磷含量
测定采用高氯酸－硫酸法；速效磷含量测定采用碳
酸氢钠－钼锑抗比色法；速效钾含量测定采用乙酸
铵－火焰法；水碱性氮含量测定采用碱解扩散
法［１２］。土壤脲酶、蔗糖酶和磷酸酶活性采用南京建

成生物工程研究所试剂盒进行测定。

１．７　土壤微生物检测
土壤微生物高通量测序送检上海美吉生物医

药科技有限公司，细菌引物为３３８Ｆ＿８０６Ｒ，对其１６Ｓ
ｒＲＮＡ基因高变区Ｖ３～Ｖ４进行扩增［１３］，每个样品３
次重复，使用 ＩｌｌｕｍｉｎａＰＥ２５０进行文库构建和高通
量测序。

１．８　数据处理
用Ｅｘｃｅｌ２０１３整理稻田土壤理化性质、酶活性

和微生物多样性指标及主要菌属的相对丰度，数据

结果用平均值 ±标准差（ｘ±ｓ）表示，用 ＳＰＳＳ２３．０
软件进行单因素分析，差异显著（Ｐ＜０．０５）时，则用
Ｄｕｎｃａｎｓ法进行多重比较。

２　结果与分析

２．１　土壤营养物质变化
２．１．１　土壤有机质、全氮、全磷及全钾变化　从试
验前后土壤营养物质变幅（表１）来看，施肥的水稻
单作模式，土壤表层有机质、全氮含量变化小，全磷

含量略有上升，全钾含量增加６．８９ｇ／ｋｇ；不施肥的
稻鳅共生模式（ＲＬ），土壤有机质和全氮含量下降，
降幅值明显高于水稻单作模式，全磷含量均呈现不

同程度增加，增值低于水稻单作模式，ＲＬ３和水稻单
作田差异不大。而土壤全钾变幅极明显地低于水

稻单作模式。３个不同养殖密度稻鳅共生模式，随
着养殖密度的增加，土壤有机质降幅逐步增加，全

氮降幅以 ＲＬ２组为最大，全磷和全钾的增幅以 ＲＬ３
组为最大。

表１　土壤表层营养成分变幅

模式
营养成分变幅（ｇ／ｋｇ）

全氮 全磷 全钾 有机质

水稻单作（ＲＭ） ΔＲＭ －０．０６ ０．１７ ６．８９ －０．０９

稻鳅共生（ＲＬ） ΔＲＬ１ －０．３６ ０．１１ ０．００ －１０．４０

ΔＲＬ２ －０．４４ ０．０６ －０．３０ －１１．４０

ΔＲＬ３ －０．３０ ０．１６ ０．４０ －１１．７０

　　注：“－”表示试验后数值小于试验前。

２．１．２　土壤水解性氮、有效磷和速效钾变化　从表
２可以看出，水稻单作模式土壤水解性氮、有效磷和
速效钾３种可利用营养物质含量均较稻鳅共生模式
高，试验后，水稻单作模式土壤有效磷和速效钾出

现极显著降低（Ｐ＜０．０１），水解性氮变化不显著；稻
鳅共生模式下，土壤水解性氮下降不明显，有效磷

极显著下降（Ｐ＜０．０１），以ＲＬ２组降幅值为最大，速
效钾下降显著（Ｐ＜０．０５）。试验后期，稻鳅共生模
式速效钾和水解性氮含量表现为ＲＬ３＞ＲＬ１＞ＲＬ２。

表２　土壤表层可利用养分含量 ｍｇ／ｋｇ　

模式
水解性氮含量 有效磷含量 速效钾含量

始值 末值 始值 末值 始值 末值

水稻单作 ＲＭ １９９．７２±５．８９ａ １８９．０５±７．５１ａ ７４．１０±２．１５Ａ ２７．２２±１．１９Ｂ １４９．７０±５．１３Ａ １０５．１８±１．８６Ｂ

稻鳅共生（ＲＬ） ＲＬ１ ８９．８０±６．４９ａ ８０．００±１．９１ａ １０．７０±０．９８Ａ ４．３９±０．３７Ｂ １０８．００±５．８４ａ ９２．６０±４．３６ｂ

ＲＬ２ ８４．５０±３．８１ａ ７８．２０±７．５３ａ １３．７０±１．０６Ａ ４．６２±０．６６Ｂ １０２．００±４．３９ａ ８８．２０±６．１９ｂ

ＲＬ３ ９５．１０±５．６７ａ ８６．１０±５．２９ａ １２．２０±１．０７Ａ ４．８８±０．２１Ｂ １１４．００±８．３８ａ ９５．６０±５．２１ｂ

　　注：同一指标同行数据后不同小写字母、大写字母分别表示差异显著（Ｐ＜０．０５）、差异极显著（Ｐ＜０．０１）。

２．２　土壤酶活变化
由表３可知，所有试验田中酸性磷酸酶和碱性

磷酸酶活性为最强，水稻单作模式（ＲＭ）下极显著

高于稻鳅共生模式（ＲＬ）（Ｐ＜０．０１），而稻鳅共生模
式（ＲＬ）的蔗糖酶和脲酶活性又极显著高于水稻单
作模式（ＲＭ）（Ｐ＜０．０１），并随着泥鳅养殖密度的增

—７１２—江苏农业科学　２０２１年第４９卷第１７期



表３　土壤表层酶活性

模式
蔗糖酶活性

（Ｕ／ｇ）
酸性磷酸酶活性

［ｎｍｏｌ／（ｄ·ｇ）］
中性磷酸酶活性

［ｎｍｏｌ／（ｄ·ｇ）］
碱性磷酸酶活性

［ｎｍｏｌ／（ｄ·ｇ）］
脲酶活性

（μｇ／ｇ）

水稻单作 ＲＭ １．２１±０．０３Ａ ２８２３．９７±６２．２１Ａ １０５６．７７±７．２９Ａ ３７７８．８７±５６．５２Ａ ３６．０５±３．２０Ａ

稻鳅共生 ＲＬ１ ２．２０±０．０７Ｂ １０４１．８８±２９９．３６Ｂ ２１．０５±７．２９Ｄ ５２９．４９±１２２．１９Ｃ ９２．１５±０．８６Ｃ

ＲＬ２ １．８６±０．０４Ｃ ９３６．８０±７０．５５Ｂ ６７．３６±１９．２９Ｃ ５８８．３３±４３．６４Ｃ ７３．２８±５．３９Ｄ

ＲＬ３ １．７５±０．０４Ｃ １５８８．４８±２００．３２Ｂ １５５．７８±２６．２９Ｂ ９３２．２７±１１３．８６Ｂ １０８．７２±４．０２Ｂ

　　注：同列数据后不同小写字母、大写字母分别表示差异显著（Ｐ＜０．０５）、差异极显著（Ｐ＜０．０１）。

加，蔗糖酶活性呈下降趋势，ＲＬ１极显著高于 ＲＬ２
和ＲＬ３（Ｐ＜０．０１），ＲＬ２和ＲＬ３间差异不显著，而脲
酶活性在组间差异极显著（Ｐ＜０．０１），ＲＬ２组脲酶
活性为最低。

２．３　土壤微生物的变化
２．３．１　高通量测序结果及多样性分析　将水稻单
作和稻鳅共生模式前后表层土壤进行微生物１６Ｓ高
通量测序分析，测序细菌平均有效序列长度为

４２０２８～４２２．９６ｂｐ，再以９７％的相似水平划分ＯＴＵＩＤ。

如图１所示，水稻单作模式下水稻种植前后丰
富度（Ｃｈａｏ）指数和多样性（Ｓｈａｎｎｏｎ）指数变化不明
显。稻鳅共生模式下，随着泥鳅的加入，表层土壤微

生物Ｃｈａｏ指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ指数不断上升，并随着泥
鳅放养密度的增加均有不同程度的增加，都明显高于

水稻单作模式后期（ＲＲＭ），以ＲＲＬ２的Ｃｈａｏ指数为
最高，其次是 ＲＲＬ３和 ＲＲＬ１。微生物 Ｓｈａｎｎｏｎ指数
以ＲＲＬ１组为最高，其次为ＲＲＬ３和ＲＲＬ２，组间差异
不明显，但都明显高于水稻单作模式（ＲＲＭ）。

２．３．２　表层土壤细菌群落结构分析　由图２可知，
试验前后，水稻单作模式的表层土壤微生物种类在

门属分类水平上无变化，为５８门５７９属，试验后期
（ＲＲＭ）土 壤 主 要 优 势 菌 门 为 变 形 菌 门
（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯菌
门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）和硝化螺旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ），其相
对丰度在５％以上；引入泥鳅后，稻田土壤表层微生
物增加５门７３５属，优势菌门和水稻单作模式后期
一致，但丰度有所不同，ＲＲＬ１和 ＲＲＬ３２组稻鳅田
绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）和酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）
相对丰度上升，变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）相对丰度
下降，而ＲＲＬ２组优势菌绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）和酸
杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）相对丰度明显下降，而以马
赛菌属 （Ｍａｓｓｉｌｉａ）为优势菌属 （相对丰度达
４００９％）的变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）的相对丰度上
升，高达６６．１８％。

３　讨论与结论

稻田土壤微生物是稻田生态系统的重要组成

部分［１４］，其对外界环境变化具有敏感而快速的响

应［１５］，从而影响着土壤的酶活性、物质循环及肥

力［１６］。而土壤微生物多样性是土壤微生物群落状

态与功能的指标，能反映出土壤中微生物的生态特

征［１７］，因此采用了高通量测序技术分析稻鳅共生对

稻田土壤微生物群落组成的影响。从试验结果来

看，稻田引入泥鳅，稻田土壤表层微生物种类增多，

在门和属的微生物分类水平，共多检测到５门７３５
属，虽然其优势菌门种类与水稻单作模式一样，仍

以变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）占绝对优势，但反映微
生物相对丰度的Ｃｈａｏ指数［１１］和反映微生物多样性

的Ｓｈａｎｎｏｎ指数［１８］得以明显提高，大大地丰富了稻

鳅土壤表层微生物数量和构成。
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　　土壤酶活性是土壤养分循环和代谢的主要驱
动力，是反映土壤肥力和功能的重要指标之一［１９］，

它不但与施肥［２０－２１］有关，也与土壤微生物的活动息

息相关。在水稻单作模式下，施加化肥和有机肥，

大大提升了土壤中有效磷、速效钾和水解性氮含

量，增加了稻田土壤养分，刺激土壤微生物产生了

大量酶，引起土壤酶活性的增加［２２－２３］，导致土壤表

层磷酸酶的活性远远高于稻鳅共生模式，但没有提

高土壤表层微生物门属水平的数量，对微生物多样

性的影响也不显著，这与 Ｓａｒａｔｈｃｈａｎｄｒａ等的研究结
果［２４］相一致。稻鳅共生模式，不施肥，不施药，明显

增加了土壤表层微生物的丰度和多样性，提升了土

壤中参与尿素不同形态相互转化的脲酶［２５－２６］和参

与土壤有机质转化的蔗糖酶的活性［２７］，使得稻田土

壤总氮和有机质降幅明显，从而加快氮肥和有机质

的转化与循环，促进土壤营养物质的释放，节约了

肥料投入，减少了农业面污染。

稻鳅共生模式，不但节约水资源和土地资源，

而且还增加了稻田土壤磷营养，增加了表层土壤微

生物门属水平的数量，提高了微生物的丰度指数和

多样性指数，极显著地增强了蔗糖酶和脲酶的活

性，加快了土壤有机质和氮肥转化与循环，促进土

壤营养物质的释放与利用，节约投入，减少污染。
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生草栽培对纽荷尔脐橙根系生长

土壤微生物群落的影响

管　冠，郭等等，李倩磊，姚锋先，刘桂东
（赣南师范大学国家脐橙工程技术研究中心，江西赣州３４１０００）

　　摘要：赣南地区是我国脐橙主产区，脐橙产业已经成为赣南地区的支柱产业，然而传统清耕果园土壤退化现象日
益突出，严重制约了当地脐橙产业的发展。采用生草盆栽试验，以裸露土壤为对照，比较各生草处理的ｐＨ值、有机质
含量、碱解氮含量、速效磷含量、速效钾含量及根系生长状况、土壤微生物数量、土壤微生物多样性。结果表明，相比裸

露土壤，无分隔处理ＳＣ４和尼龙袋分隔处理ＳＣ３显著提高了土壤有机质含量、脐橙根系生长发育、微生物数量、ＡＷＣＤ
值和Ｓｈａｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ、ＰＤ－Ｗｈｏｌｅ－ｔｒｅｅ指数，且尼龙袋分隔处理ＳＣ３中独有的ＯＴＵ数量显著高于其他处理。生草栽
培有利于纽荷尔脐橙根系生长、土壤理化性状改善及脐橙产业的可持续发展。

　　关键词：生草栽培；纽荷尔脐橙；根系；土壤微生物；赣南地区
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　　赣南地区年产百万吨脐橙，是全国面积最大、
产量最高的产区，在世界脐橙产业中也数一数二，

被誉为“世界橙乡”［１］。其中，纽荷尔脐橙种植面积

最大［２］，赣南脐橙有肉质脆嫩、化渣，风味芳香，口

感酸甜适中等特色，果实远销海内外。近年来，其

种植规模大大增加，已经成为赣南地区经济发展的

支柱产业。赣南地域主要以山地和丘陵为主，土壤

有机质含量低、酸度高，赣南地区的果农主要采用

传统的清耕栽培技术。由此，土壤肥力下降问题越

来越严重，果园的品质和产量也日益下降［３］，这不

仅影响果农的经济情况，也严重制约我国脐橙产业

的可持续发展。为了解决这一问题，政府引进生草

栽培技术，并大力推广。果园生草栽培就是在果园

全园或果树行间人工种草或者自然生草的栽培模

式。它具有改善土壤结构、提高土壤肥力［４－６］、提高

果园的品质和产量的优势［７］。

植物根系直接影响植物地上部碳水化合物的

合成和转化。植物根系越发达、根表面积越大，则

对土壤养分吸收能力越强。根系的生长发育受土

壤理化性质及土壤养分含量的影响，同时，根系的

生长状况又会对土壤环境产生影响。土壤理化性

质越优越、养分含量越高，越能促进植物根系的生

长发育，进而促进植物的营养生长［７］。根际土壤微

生物是土壤生态结构中最活跃的组成部分，它在腐
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