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　　摘要：探究不同土壤管理制度对核桃园土壤理化性质以及细菌群落结构的影响，筛选适宜的土壤管理方法，为核
桃园土壤科学管理提供参考。在种植２０年的绿岭核桃园中，设置行间自然生草、间作油菜、间作王不留行和间作紫花
苜蓿４种处理，以传统清耕为对照，研究不同土壤管理制度对核桃园土壤理化性质、土壤酶活性及细菌群落结构的影
响。结果表明，与清耕相比，各处理土壤有机质含量提高２．７７～７．５２ｇ／ｋｇ，间作苜蓿与间作油菜处理的土壤全磷含量
分别显著提高２８４．１４、２５０．１４ｍｇ／ｋｇ。与对照相比，各处理的土壤细菌 Ｃｈａｏ１指数均有所增加；自然生草、间作油菜、
间作苜蓿处理的Ｓｈａｎｎｏｎ指数也高于对照。所有土壤样品中，细菌群落的优势菌门是酸杆菌门、变形菌门、放线菌门，
自然生草、间作油菜、间作苜蓿处理下土壤中酸杆菌门的相对丰度较清耕提高５．４％ ～１２．３％。相关性分析发现，土
壤速效磷含量与芽单胞菌门的相对丰度呈显著正相关，酸杆菌门的相对丰度与全氮、硝态氮含量呈显著正相关。综上

所述，在核桃园中间作苜蓿和油菜的土壤管理方式可有效提升表层土壤养分含量，增加土壤酶活性，并提高土壤中细

菌丰富度，从而达到改善土壤质量的目的。
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　　土壤是经济林生长的基础，土壤管理是经济林
栽培的重要内容之一，也是经济林栽培管理的基

础。大量研究表明，适宜的土壤管理制度能改善土

壤理化性质、提升果实品质［１－３］。土壤理化性质、土

壤酶活性及土壤细菌群落的丰富度与多样性，对不

同土壤管理制度的响应存在差异。程滨等的研究

表明，在核桃园中种植豆类植物可有效增加土壤总

氮和碱解氮含量［４］；Ｗｕ等的研究表明，间作油菜、
黑麦草和紫云英的生草栽培可降低土壤酸化与土

壤侵蚀，提高土壤肥力及土壤微生物群落多样

性［５］；Ｗａｎｇ等的研究表明，在梨园连续多年种草可
显著改善土壤质量与健康状况［６］。因此，研究合理

的土壤管理方式，对促进经济林树体生长发育具有

重要意义。

核桃（ＪｕｇｌａｎｓｒｅｇｉａＬ．）是胡桃科核桃属落叶乔

木，是我国重要的经济林树种［７］，在我国广泛种植。

核桃集约经营过程虽大幅提高了核桃园生产效率，

但过度施肥、大量使用除草剂及清除林下植被等措

施，加剧了土壤养分流失，导致土壤出现有机质含

量偏低、物理结构脆弱等退化问题［８］，在一定程度

上影响了核桃产业的可持续发展。

为明确核桃园不同土壤管理制度对土壤理化

性质、细菌群落结构及土壤酶活性的影响，本研究

以核桃园清耕模式为对照，设置自然生草、间作油

菜、间作王不留行、间作苜蓿４种土壤管理处理，分
析不同处理下土壤理化性质、土壤酶活性与微生物

群落功能多样性的相关性，以期为核桃园可持续发

展提供科学依据。

１　材料与方法

１．１　研究区概况
试验在河北绿岭果业有限公司核桃示范园基

地进行。该基地位于河北省临城县城北 ６ｋｍ处
（１１４°３１′３８．１３″Ｅ，３７°３１′４９．７９″Ｎ），海拔９６ｍ；年均
日照 ２６５３ｈ，年均气温 １３．０℃，年均降水量
５２１ｍｍ。供试核桃树品种为绿岭，年龄２０年。
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１．２　试验设计
试验设置自然生草、间作油菜、间作王不留行

和间作苜蓿４个处理，以清耕为对照。试验采用随
机区组设计，每个处理重复３次，共设１５个小区，各
小区水肥管理保持一致。２０２２年９月下旬播种，播
种量分别为油菜３０ｋｇ／ｈｍ２、苜蓿２５ｋｇ／ｈｍ２、王不
留行２．５ｋｇ／ｈｍ２，于６月中下旬刈割；清耕处理定期
人工除草，清除地表植被；自然生草自２０２２年起不
再进行地表除草，保留田间常见草本植物，当草长

至３０ｃｍ左右时刈割。
１．３　土壤取样

２０２４年６月，在每个小区采用五点采样法采集
０～１０ｃｍ土层土壤样品。将每个小区的土壤样品
充分混匀后过２ｍｍ筛，去除土壤中的动植物残体
及砾石，随后将所有土壤样品装入密封袋保存并带

回实验室。将土壤样品分为２份：１份样品自然风
干后过０．１５ｍｍ网筛，用于测定土壤碳、氮、磷含量
等基本化学性质；另一份立即放入 －８０℃冰箱中保
存，用于土壤微生物ＤＮＡ的提取。
１．４　土壤理化性质测定

土壤有机质含量采用重铬酸钾氧化法测定；全

氮含量采用凯氏定氮法测定；有效磷含量采用碳酸

氢钠浸提－钼锑抗比色法测定；全磷含量采用钼锑
抗比色法测定；全钾含量采用火焰光度法测定；速

效钾含量采用醋酸铵浸提 －火焰光度法［９］测定。

土壤硝态氮、铵态氮含量采用流动分析仪测定：称

取２．５ｇ新鲜土样，加入５０ｍＬ１ｍｏｌ／ＬＫＣｌ溶液，
振荡 ３０ｍｉｎ后过滤提取液，使用流动分析仪
（Ｓｍａｒｔｃｈｅｍ６００）测定硝态氮与铵态氮浓度。
１．５　土壤酶活性测定

土壤蔗糖酶、淀粉酶活性采用３，５－二硝基水
杨酸比色法测定［１０］；土壤碱性磷酸酶活性采用磷酸

苯二钠法测定［１１］；土壤脲酶活性采用靛酚蓝比色法

测定［１１］。

１．６　土壤细菌ＤＮＡ的提取及测序
土壤细菌ＤＮＡ的提取与测序委托北京诺禾致

源科技股份有限公司完成。具体步骤如下：采用磁

珠法土壤基因组 ＤＮＡ提取试剂盒［天根生化科技
（北京）有限公司］提取土样 ＤＮＡ；通过１％琼脂糖
凝胶电泳检测 ＤＮＡ纯度与浓度，取适量样本 ＤＮＡ
置于离心管中，用无菌水稀释样本至１ｎｇ／μＬ；以引
物５１５Ｆ（５′－ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ－３′）和
９０７Ｒ（５′－ＣＣＧＴＣＡＡＴＴＣＣＴＴＴＧＡＧＴＴＴ－３′）对细菌

１６ＳｒＲＮＡ基因Ｖ４～Ｖ５区进行ＰＣＲ扩增；使用ＮＥＢ
ＮｅｘｔＵｌｔｒａＴＭⅡ ＦＳＤＮＡＰＣＲ－ｆｒｅｅＬｉｂｒａｒｙＰｒｅｐＫｉｔ
建库试剂盒［纽英伦生物技术（北京）有限公司］构

建文库，文库经Ｑｕｂｉｔ与Ｑ－ＰＣＲ定量合格后，使用
ＮｏｖａＳｅｑ６０００平台进行ＰＥ２５０上机测序。
１．７　数据分析

采用Ｅｘｃｅｌ进行数据整理，通过 ＳＰＳＳ软件对数
据进行方差分析，其中土壤性状采用单因素方差分

析法分析，以明确不同处理间的差异（显著差异设

定在 ９５％置信水平）。当分析结果显著时（Ｐ＜
００５），使用邓肯法进行多重比较。使用 ＱＩＩＭＥ软
件计算土壤细菌群落 α多样性，β多样性采用
ＱＩＩＭＥ２软件分析。利用Ｏｒｉｇｉｎ２０２２进行Ｓｐｅａｒｍａｎ
等级相关性分析及作图。

２　结果与分析

２．１　不同土壤管理制度对核桃园土壤养分含量的
影响

由表１可知，与清耕（对照）相比，各处理核桃
园土壤有机质含量显著提高３０．１１％ ～８１．７４％；间
作苜蓿与间作油菜处理的土壤全磷含量较清耕处

理分别显著提高２８４．１４、２５０．２１ｍｇ／ｋｇ，而间作王
不留行处理则较清耕处理降低３０．６１ｍｇ／ｋｇ。间作
油菜处理的速效磷含量（５５．６８ｍｇ／ｋｇ）显著高于其
他处理，增幅为９３８０％ ～２８７．７４％。不同土壤管
理制度对土壤全钾含量的影响不明显，其含量在

１２．１３～１４．３５ｇ／ｋｇ之间，由大到小依次为间作苜
蓿＞间作王不留行＞清耕 ＞自然生草 ＞间作油菜。
间作苜蓿处理的速效钾含量较清耕处理显著提高

１８．２２ｍｇ／ｋｇ，而间作王不留行处理则比清耕处理显
著下降 ４００８ｍｇ／ｋｇ。与清耕处理相比，间作苜蓿、
间作油菜处理的土壤铵态氮含量分别显著提高

９６０５％、３２．２４％。间作苜蓿处理土壤硝态氮含量
较清耕处理显著提高５１８７％，而间作油菜和间作
王不留行处理则分别显著降低５９．８５％、１９．９８％。
各处理间的土壤全氮含量差异不显著。

２．２　不同土壤管理制度对核桃园土壤酶活性的
影响

由表 ２可知，不同土壤管理制度对核桃园土壤
碳、氮、磷循环酶活性具有显著影响。各处理土壤

淀粉酶活性大小依次为自然生草 ＞间作王不留
行＞清耕 ＞间作苜蓿 ＞间作油菜。其中，自然生草
处理的土壤淀粉酶活性最高，较清耕处理提高７．８０％；
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表１　不同土壤管理制度对核桃园土壤养分含量的影响

处理
有机质含量

（ｇ／ｋｇ）
全磷含量

（ｍｇ／ｋｇ）
速效磷含量

（ｍｇ／ｋｇ）
全钾含量

（ｇ／ｋｇ）
速效钾含量

（ｍｇ／ｋｇ）
全氮含量

（ｇ／ｋｇ）
铵态氮含量

（ｍｇ／ｋｇ）
硝态氮含量

（ｍｇ／ｋｇ）

清耕（对照） ９．２０±０．４６ｃ ４７１．３２±２１．１３ｂｃ １４．３６±１．３３ｄ １２．９５±１．５９ａｂ ８２．４７±１．６５ｂ １．６５±０．２２ａ １．５２±０．０１ｃ ３０．９８±１．１５ｃ

自然生草 １２．２８±０．７３ｂ ４９７．９４±１６．７４ｂ １９．３１±４．２６ｃｄ １２．７１±０．９５ａｂ ７９．７５±８．１９ｂ １．８１±０．０８ａ １．７３±０．０６ｃ ３３．１４±０．６６ｂ

间作油菜 １６．７２±１．１８ａ ７２１．５３±２３．９３ａ ５５．６８±０．９１ａ １２．１３±０．５１ｂ ８１．０８±２．７２ｂ １．７７±０．１３ａ ２．０１±０．２９ｂ １２．４４±０．３５ｅ

间作王不留行 １１．９７±２．７１ｂ ４４０．７１±４４．９２ｃ ２１．４７±４．６３ｃ １２．９９±０．９７ａｂ ４２．３９±４．１１ｃ １．５９±０．０６ａ １．５２±０．０２ｃ ２４．７９±０．８４ｄ

间作苜蓿 １３．１１±０．２７ｂ ７５５．４６±３４．１３ａ ２８．７３±０．７４ｂ １４．３５±０．９８ａ １００．６９±１．６８ａ １．７３±０．１１ａ ２．９８±０．０５ａ ４７．０５±１．０６ａ

　　注：同一列数据后不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）。下同。

间作苜蓿处理的土壤蔗糖酶活性显著高于清耕处

理５１．２７％，其余处理与对照间无显著差异。与清耕
相比，各处理的土壤脲酶活性显著提高 １８．４１％ ～
３０７２％。间作油菜、间作王不留行、间作苜蓿处理

的土壤磷酸酶活性显著高于自然生草处理，增幅为

１０．２４％ ～１５．４７％；显著高于清耕处理，增幅为
２６４１％～３２．４１％。

表２　不同土壤管理制度对土壤酶活性的影响

处理
土壤淀粉酶活性

［ｍｇ／（ｇ·ｄ）］
土壤蔗糖酶活性

［ｍｇ／（ｇ·ｄ）］
土壤脲酶活性

［ｍｇ／（ｇ·ｄ）］
土壤碱性磷酸酶活性

［ｍｇ／（ｇ·ｄ）］

清耕（对照） １．７８３±０．１２２ａｂ ２６．１３３±２．１３４ｂ ０．９１８±０．０５２ｃ ２．０１８±０．０７９ｃ

自然生草 １．９２２±０．１６２ａ ２２．５７６±１．８９６ｂ １．１０７±０．０６７ｂ ２．３１４±０．１２３ｂ

间作油菜 １．５６２±０．２４０ｂ ２６．５０８±６．１５９ｂ １．２００±０．０２０ａ ２．５６２±０．０７１ａ

间作王不留行 １．８０８±０．１１４ａｂ ２７．０９６±３．０６９ｂ １．１０８±０．０４５ｂ ２．５５１±０．１１７ａ

间作苜蓿 １．７３６±０．０７０ａｂ ３９．５３２±２．３６９ａ １．０８７±０．０１５ｂ ２．６７２±０．１７６ａ

２．３　土壤细菌群落测序分析
通过对不同土壤管理制度下核桃园土壤细菌

进行测序，１５个土壤样品共获得３５５５５６５０７条有
效序列，总碱基数为３５５５５６５０７ｂｐ，平均碱基长度
为２５３．２ｂｐ。如图１所示，使用 ＱＩＩＭＥ２流程进行
１００％相似度聚类，共得到 ９７３０个操作分类单元
（ＯＴＵ），其中５种处理下土壤细菌群落共有的 ＯＴＵ
数量为 １１２５个，占全部 ＯＴＵ总数的 １１．５６％；清
耕、自然生草、间作油菜、间作王不留行和间作苜蓿

处理所特有的ＯＴＵ数量分别为１１５７、１７０６、１４６８、
９４３、１２１０个。
２．４　不同土壤管理制度土壤细菌群落的α多样性

由表 ３可知，各处理的覆盖度指数均大于
０９９３，表明该测序结果可以真实反映细菌群落的多
样性。Ｃｈａｏ１指数由大到小依次为自然生草 ＞间作
油菜＞间作王不留行 ＞清耕 ＞间作苜蓿。与其他
处理相比，间作王不留行处理的 Ｓｈａｎｎｏｎ指数与
Ｓｉｍｐｓｏｎ显著降低 １３．７１％ ～１７．１９％和 ２．１１％ ～
２２０％，自然生草、间作油菜、间作苜蓿的 Ｓｈａｎｎｏｎ
指数高于清耕处理但不显著。

２．５　土壤细菌群落结构
图２展示了不同土壤管理制度下核桃园土壤细

菌相对丰度排名前１０位的菌门，分别为酸杆菌门
（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、泉古菌门（Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ）、变形菌
门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ）、绿弯
菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌
门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ）、甲
基 杆 菌 门 （Ｍｅｔｈｙｌｏｍｉｒａｂｉｌｏｔａ）、疣 微 菌 门
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（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ），其 平 均 相 对 丰 度 分 别 为
２９７８％、２４．２９％、１８．２５％、４．７５％、４．７２％、
３６７％、３．５１％、３．４７％、１．７０％、１．４４％。对相对丰
度较高的前１０的菌门进行单因素方差分析，结果表
明，自然生草处理、间作油菜、间作苜蓿处理下土壤

中酸杆菌门的相对丰度较清耕处理提高 ５．４％ ～

１２３％；与清耕相比，各处理土壤中的变形菌门相对
丰度显著提高１．１％ ～１９．１％；不同土壤管理制度
显著影响核桃园土壤放线菌门的相对丰度，其中间

作苜蓿处理的相对丰度显著低于清耕处理

２００１％，且显著高于自然生草处理４３．３％。

表３　不同土壤管理制度对核桃园土壤细菌群落结构多样性指数分析

处理
丰富度 多样性

Ｃｈａｏ１指数 Ｏｂｓｅｒｖｅｄｓｐｅｃｉｅｓ指数 Ｓｈａｎｎｏｎ指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数
均匀度 覆盖度

清耕 ２３１７±５９２ａ ２２５９．６６７±５４４．８９５ａ ９．８６２±０．３５８ａ ０．９９７±０．００１ａ ０．８８７±０．００３ａｂ ０．９９７±０．００２ａ

自然生草 ３１７９±３７１ａ ３０６０．０００±３１３．２５４ａ １０．１５１±０．０３６ａ ０．９９７±０．０００ａ ０．８７７±０．００９ｂ ０．９９３±０．００３ａ

间作油菜 ３０３２±１０３６ａ ２９１３．０００±９３５．３７２ａ １０．２７６±０．３７１ａ ０．９９８±０．０００ａ ０．８９８±０．０１５ａ ０．９９４±０．００５ａ

间作王不留行 ２３１８±４００ａ ２２２８．３３３±３２７．３２６ａ ８．５１０±０．１１６ｂ ０．９７６±０．００３ｂ ０．７６６±０．０１１ｃ ０．９９５±０．００３ａ

间作苜蓿 ２２３７±１５６ａ ２２２８．０００±１５６．５０２ａ ９．９３６±０．１２４ａ ０．９９７±０．００１ａ ０．８９４±０．００９ａｂ ０．９９９±０．００１ａ

　　通过对不同土壤管理制度下核桃园土壤细菌
群落α多样性、群落组成与土壤理化性质指标进行
Ｓｐｅａｒｍａｎ相关分析，结果（图３）表明，细菌 α多样
性方面，Ｓｉｍｐｓｏｎ指数与土壤全磷含量、土壤脲酶活
性均呈显著正相关；酸杆菌门的相对丰度与土壤全

磷、全氮、硝态氮含量呈显著正相关；变形菌门的相

对丰度与土壤碱性磷酸酶活性呈显著正相关；放线

菌门的相对丰度与土壤全磷、全氮、硝态氮含量呈

显著负相关；绿弯菌门的相对丰度与土壤有效磷含

量呈显著负相关；芽单胞菌门的相对丰度与土壤全

磷、速效钾、铵态氮和硝态氮含量呈显著正相关；拟

杆菌门的相对丰度与土壤铵态氮、速效钾含量呈显

著负相关，与土壤有机质含量、土壤碱性磷酸酶活

性呈显著正相关。

３　讨论

土壤有机质含量是土壤理化性质的关键指标

之一，在营养供应与保持方面发挥关键作用［１２］。本

研究发现，与清耕相比，其余各处理的土壤有机质

含量均有不同程度的提高。其原因可能是生草处

理后，地表天然覆盖物数量较清耕增加，这主要归因

于生草栽培过程中根系分泌物的释放及植物残体的

分解，向土壤输入了大量活性有机碳［１３］。Ｖｉｃｅｎｔｅ－
Ｖｉｃｅｎｔｅ等的研究表明，橄榄园有植物覆盖的土壤稳
定有机碳组分是无植物覆盖的２．１倍［１４］。核桃园

间作油菜显著提高了土壤全磷与速效磷含量，这与

张建伟等的研究结果［１５］相同，原因在于油菜生长期

间，根系分泌物可促进土壤中难溶性磷的溶解与转

化，同时刺激土壤微生物活性，从而改善土壤中磷

的有效性［１６］。尽管各处理的全氮含量差异不显著，

但间作苜蓿处理的硝态氮、铵态氮含量较对照显著

提高，这是由于根瘤菌能与豆科植物形成共生关

系，将大气中的氮气转化为植物可直接利用的氨态

氮［１７］。间作油菜处理的硝态氮含量较对照有所降
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低，可能是油菜释放的硫苷抑制了硝化菌活性；吴

玉森的研究也表明，自然生草处理的土壤硝态氮含

量显著低于清耕处理，间作植物生长前期长势旺

盛，会消耗土壤养分，与果树发生养分竞争而消耗

氮肥［１８］。

土壤酶在土壤养分循环、微生物群落调控等方

面发挥关键作用，是土壤生态系统生物化学过程的

催化剂［１９］。其中，土壤脲酶可将尿素转化为植物可

利用的氮源［２０］；碱性磷酸酶能够参与磷代谢，促进

土壤中有机磷分解和无机磷转化，从而提高土壤磷

的有效性［２１］。本研究中，与对照相比，核桃园间作

油菜处理显著提高了土壤脲酶与磷酸酶活性，这与

李红燕等的研究结果［２２］相同。其原因是油菜在生

长过程中为土壤提供大量易降解的有机物质，这些

物质可被土壤微生物快速分解利用，从而增加土壤

酶的产生［２３］。土壤蔗糖酶能水解蔗糖分子，将其分

解为葡萄糖和果糖，这些单糖可被土壤中的微生物

利用，作为碳源参与土壤中的碳循环过程，是反映

土壤肥力的重要指标［２４］。核桃园间作苜蓿处理显

著提高了土壤蔗糖酶活性，极大程度改善了核桃园

土壤肥力状况。

土壤微生物在促进土壤养分的循环和供应、提

升土壤质量、维持土壤生态系统功能等方面都有极

其重要的意义［２５］。本研究采用高通量测序技术分

析土壤细菌群落的丰富度与多样性，结果显示，ＯＴＵ
数量可直观反映物种的数量［２６］，各处理的 ＯＴＵ数
量较清耕均有所增加，表明不同生草处理可通过增

加土壤有机质含量、改善土壤结构，为土壤微生物

提供更多生存空间与营养物质，从而增加核桃园土

壤微生物数量［２７］。本研究表明，除间作王不留行处

理外，其他各处理的 Ｓｈａｎｎｏｎ指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ指数较
清耕处理均有所提高。傅海平等的研究表明，茶园

种植绿肥会降低微生物群落的多样性，且不同绿肥

种类的影响存在差异［２８］，这可能与土壤性质、作物

类型、施肥措施等多种因素相关。谭华等的研究表

明，不同生草措施不仅能显著提升细菌群落的多样

性，还能改变细菌群落组成［２９］。本研究中，各土壤

管理制度下土壤细菌优势菌群组成相似，主要包括

酸杆菌门、变形菌门、放线菌门等，这与季琳琳等的

研究结果［３０］一致。本研究还发现，间作绿肥可显著

提高酸杆菌门、放线菌门等有益菌门的相对丰度。

土壤中的酸杆菌门参与有机物分解、养分循环等过

程；放线菌门具有改善土壤结构、抑制病原菌、分解

有机物等功能；变形菌门在促进植物生长、改善土

壤生态环境方面发挥重要作用，三者在土壤生态系

统中均具有广泛的生态功能［３１－３４］。相关性分析结

果表明，酸杆菌门的相对丰度与土壤全磷、硝态氮

含量呈显著正相关。综上，核桃园自然生草及间作

油菜、王不留行、苜蓿处理可通过改善土壤理化性

质，提高细菌群落的丰富度与有益菌群的相对丰

度，改善核桃园土壤细菌群落结构，促进土壤养分

循环。

４　结论

与清耕相比，核桃园行间自然生草及间作油

菜、苜蓿、王不留行处理均有利于改善土壤理化性
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质，增加细菌群落的丰富度与多样性，改变土壤细

菌组成。合适的土壤管理制度对改善核桃园土壤

质量与微生态环境具有重要作用，其中间作油菜处

理在提高土壤养分含量与酶活性方面的效果较佳；间

作苜蓿处理能有效提高土壤细菌丰富度。总体来看，

在该地区核桃园种植油菜或苜蓿具有明显的优势。
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