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　　摘要：分析薄壳山核桃果园间种对土壤环境的影响，以期为生产提供指导。设置３种间种处理，分别为薄壳山核
桃／红薯（Ｉｐｏｍｏｅａｂａｔａｔａｓ，ＩＢ）、薄壳山核桃／芝麻（Ｓｅｓａｍｕｍｉｎｄｉｃｕｍ，ＳＩ）及薄壳山核桃／玉米（Ｚｅａｍａｙｓ，ＺＭ），以薄壳山
核桃单作为对照，探究不同间作处理下土壤养分含量、酶活性及微生物多样性的变化规律。结果表明，３种间作处理
下土壤ｐＨ值均存在一定程度的降低，土壤有机质含量仅在 ＺＭ处理下无显著变化，其余间作处理均发生显著降低。
总体而言，间种后并未引起土壤全氮、硝态氮含量的降低，但引起全磷、速效磷、全钾、速效钾含量降低。纤维素酶的活

性在３种间作处理下均没有显著变化，过氧化氢酶活性在 ＺＭ处理中下降，其他处理没有变化，脲酶活性在３种处理
下均下降，而酸性磷酸酶、蔗糖酶的活性在不同处理下既有上升也有下降。高通量测序共鉴定出１９９０４个细菌和
１４１７个真菌扩增子序列变异。总体上，门分类水平下的优势细菌和真菌相对丰度有所提高。α、β多样性分析表明，
间作能在一定程度上增加微生物的种类并引起群体结构的变化。组间差异分析分别鉴定出９３、１７个相对丰度与对照
有显著差异的细菌、真菌。薄壳山核桃林下间种红薯、芝麻、玉米会导致一定程度的营养损失，但整体上提高了土壤微

生物的多样性，建议在间作这３种农作物时增施磷肥和钾肥。
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　　薄壳山核桃（Ｃａｒｙａｉｌｌｉｎｏｉｎｅｎｓｉｓ），别称美国山核
桃、长山核桃、碧根果，为胡桃科山核桃属植物，是

北美洲的特有树种［１］。我国大约在１９００年引种该
树种，至今已有１２０多年的种植历史［２］。薄壳山核

桃兼具油用、果用、材用、园林绿化价值，其果仁富

含油脂（约为７０％），油脂中９０％以上是对人体健
康有利的不饱和脂肪酸。基于该特性，安徽、江苏、

云南、江西等省份已将其作为重要的木本油料树种

而进行规模化推广［３］。尽管薄壳山核桃具有较高

的经济价值，但是较长的投资回报周期是制约该产

业发展的关键因素［４－５］。间种不仅可以提高薄壳山

核桃果园的土地利用率，还可以弥补种植前期收益

率低的缺陷，对产业的健康发展具有重要意义。

间作是一种基于生态位互补的集约化种植模

式，通过时空维度配置２种或多种不同作物协同生
长［６］，以达到充分利用资源的目的［７］。薄壳山核桃

果园间种模式包括林下套种药用植物（如铁皮石

斛、续随子、金银花）、经济林木（如茶叶、油用牡丹）

和农作物（如玉米、小麦、油菜）等［８－１１］。相关报道

多侧重于栽培技术的介绍以及综合效益的分析，鲜

少有关于间种对土壤环境影响的探讨。

薄壳山核桃林下间种农作物具有风险小、销路

好、收益稳等优势，已成为当前主要的间种模式。

本研究进行薄壳山核桃与３种农作物（红薯、芝麻、
玉米）的间种试验，以纯林为对照，探索不同间种模

式对土壤养分、酶活性以及微生物多样性的影响，

以期为薄壳山核桃间作提供科学指导。

１　材料与方法

１．１　试验地概况
试验地位于江苏省南京市六合区雄州镇山北村，

本研究团队的试验果园地理位置１１８°５２′３６．１３８０″Ｅ、
３２°１８′１０．６１６４″Ｎ。该地区为亚热带季风气候，年均
气温１５．３℃，年均降水量１０１３ｍｍ，无霜期２３７ｄ。
供试果园的主栽薄壳山核桃品种为波尼，种植株行距
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为８ｍ×８ｍ，２０２３年间种时的树龄为１０年，土壤为
壤土。

１．２　试验设计
试验共 ４种处理，分别为薄壳山核桃单种

（ＣＫ）、薄壳山核桃／红薯（ＩＢ）、薄壳山核桃／芝麻
（ＳＩ）、薄壳山核桃／玉米（ＺＭ），套种的作物距离树
体主干约１ｍ。每个处理包含３个重复，共１２个小
区，每个试验小区面积为 ５０ｍ２，随机区组排列。于
２０２３、２０２４年５月连续２年进行间种，常规田间管
理，每个小区管理条件一致。２０２４年９月采用“Ｓ”
形取样法采集０～２０ｃｍ土层的样品，每个小区采集
１０个土样，将其混合为１个样品，４种处理共１２个
样品。样品用冰盒带回实验室，随后过５０目筛，将
其分为２份，一份置于超低温冰箱中用于微生物多
样性分析，另一份风干后测定养分和酶活性指标。

１．３　土壤养分和酶活性测定
参照鲍士旦提到的方法进行土壤养分的测定，

其中ｐＨ值测定方法为玻璃电极法；有机质含量量
化方法为重铬酸钾容量法；全氮含量测定方式为凯

氏定氮法；全磷、全钾、速效钾含量检测的方法为电

感耦合等离子体发射光谱法；硝态氮定量测定方法

为双波长比色法；速效磷含量测定方法为钼锑抗比

色法［１２］。

采用关松荫提到的方法进行土壤酶活性的测

定，其中过氧化氢酶活性测定方法为高锰酸钾滴定

法，酸性磷酸酶测定方法为磷酸苯二钠比色法，脲

酶活性检测方法为苯酚钠 －次氯酸钠比色法，纤维
素酶活性测定方式为羧甲基纤维素钠法，蔗糖酶活

性检测方法为３，５－二硝基水杨酸比色法［１３］。

１．４　土壤微生物多样性分析
采用ＣＴＡＢ法提取土壤总 ＤＮＡ，以此作为 ＰＣＲ

模板扩增真菌的ＩＴＳ１区域（上游引物：５′－ＣＴＴＧＧＴ
ＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ－３′；下游引物：５′－ＧＣＴＧＣ
ＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ－３′）以及细菌的１６ＳＶ３－Ｖ４
区域（上游引物：５′－ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ－
３′；下游引物：５′－ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ－
３′）。ＰＣＲ产物回收纯化后进行双末端高通量测序，
获得的原始测序数据使用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃｖ０．３３［１４］进
行质控，随后利用 Ｃｕｔａｄａｐｔｖ１．８．３程序［１５］去除引

物序列，并利用 Ｕｓｅａｒｃｈｖ１０软件［１６］对双端序列进

行拼接和去除嵌合体，最终得到高质量的序列用于

后续分析。

使用 ＤＡＤＡ２程序［１７］对序列进行聚类，相似度

水平设置为９７％，得到扩增子序列变异。得到的扩
增子序列变异比对至细菌和真菌数据库，获得物种

注释信息。使用 Ｋｒｏｎａｖ２．６软件［１８］对物种丰度进

行统计。使用 ＱＩＩＭＥ２软件［１９］对样品的 α多样性
指数，包括 ＡＣＥ指数、Ｃｈａｏ１指数、Ｓｈａｎｎｏｎ指数、
Ｓｉｍｐｓｏｎ指数进行分析。β多样性指数，包括主坐标
分析、主成分分析、非度量多维标定分析，采用 Ｒ语
言中的ｖｅｇａｎ包进行分析。采用方差分析的方法进
行组间差异显著性分析，获得的Ｐ值进行Ｂｏｎｆｅｒｒｏｎｉ
校正，产生ｑ值，以ｑ＜０．０５作为标准筛选组间具有
差异的扩增子序列变异。

１．５　数据处理
采用ＳＰＳＳ２５．０软件进行方差分析，多重比较

方法基于邓肯氏检验。

２　结果与分析

２．１　不同间种处理的土壤理化性质
由表１可知，３种间种模式均会导致土壤ｐＨ值

显著下降，下降幅度在９．９９％ ～１５．６４％。间种对
土壤有机质含量的影响随着间作物种的不同而有

所差异，在 ＩＢ、ＳＩ处理中含量均显著下降，而 ＺＭ处
理含量并未有显著性变化。与 ＣＫ相比，间作并未
引起全氮、硝态氮含量的显著变化。全磷含量在

ＺＭ、ＩＢ、ＳＩ处理中均出现了显著下降，分别降低
６２５％、９．３８％、３５．９４％。速效磷含量在 ＩＢ、ＳＩ处
理中均显著下降，而在 ＺＭ处理中为显著上升。间
种模式下，全钾含量变化并没有明显的规律，ＺＭ处
理下含量显著降低，ＩＢ处理下含量显著增加，ＳＩ处
理下含量无显著变化。但是，间种模式下速效钾含

量均显著下降。

２．２　不同间种处理的土壤酶活性变化
间种模式下土壤酶活性的分析结果如表２所

示。总体而言，除了纤维素酶活性之外，间种可导

致土壤酶活性的变化。过氧化氢酶活性在 ＺＭ处理
中显著下降，在 ＩＢ、ＳＩ处理中无显著变化。酸性磷
酸酶活性在ＺＭ、ＳＩ处理中的活性均显著下降，降幅
分别为７．４２％、１４．２０％，而在 ＩＢ处理中的活性则
显著升高，增幅为５．９０％。３种间种处理均导致脲
酶活性下降，下降幅度为１５．０５％～３５．８５％。蔗糖酶
活性在 ＺＭ、ＩＢ处理中升高，增幅分别为 ５８３％、
２１７３％，而在ＳＩ处理下则显著降低，降幅为１１．８５％。
２．３　不同间种处理下的微生物相对丰度

为了解不同间种处理下微生物的多样性，对土
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表１　不同间作处理下土壤养分含量

处理 ｐＨ值 有机质含量

（ｇ／ｋｇ）
全氮含量

（ｇ／ｋｇ）
硝态氮含量

（ｍｇ／ｋｇ）
全磷含量

（ｍｇ／ｋｇ）
速效磷含量

（ｍｇ／ｋｇ）
全钾含量

（ｍｇ／ｋｇ）
速效钾含量

（ｍｇ／ｋｇ）

ＣＫ ７．６１±０．０２ａ １６．２１±０．２４ａ １．０８±０．０７ａ １１．８５±０．５２ａ ０．６４±０．０１ａ １９．１９±０．１９ｂ １８．４９±０．３６ｂ ９７．０３±０．２６ａ

ＩＢ ６．８５±０．０３ｂ １５．４０±０．３６ｂ １．０１±０．０４ａ １１．７７±０．８３ａ ０．５８±０．０２ｃ １８．４６±０．２７ｃ ２０．１９±０．２８ａ ８９．１６±１．５５ｂ

ＳＩ ６．８１±０．０４ｂ １１．３４±０．２１ｃ １．００±０．０３ａ １１．５５±１．００ａ ０．４１±０．０１ｄ ８．５１±０．１０ｄ １８．６２±０．３８ｂ ５５．１９±０．６９ｄ

ＺＭ ６．４２±０．０３ｃ １６．３３±０．２１ａ １．０１±０．０２ａ １０．８８±０．１７ａ ０．６０±０．０１ｂ ２３．６３±０．４２ａ １７．５５±０．２２ｃ ６３．４４±０．３７ｃ

　　注：表中数据为平均值±标准差，同列数据后不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）。表２同。

表２　不同间作处理下土壤酶活性

处理
过氧化氢酶活性

［ｍｍｏｌ／（ｇ·ｄ）］
酸性磷酸酶活性

［μｍｏｌ／（ｇ·ｄ）］
脲酶活性

［μｇ／（ｇ·ｄ）］
纤维素酶活性

［μｇ／（ｇ·ｄ）］
蔗糖酶活性

［ｍｇ／（ｇ·ｄ）］

ＣＫ ４９．６３±０．７９ａ １２．３９±０．２７ｂ ３８４．３２±５．２９ａ １５２．４２±５．３４ａ ６．８６±０．０７ｃ

ＩＢ ４９．３３±０．２１ａ １３．１２±０．０８ａ ３２６．４９±４．０８ｂ １６１．３５±９．６２ａ ８．３５±０．１２ａ

ＳＩ ４８．４２±０．５６ａｂ １０．６３±０．３３ｄ ２４６．６０±３．４５ｄ １４９．７９±２．６４ａ ６．０５±０．２６ｄ

ＺＭ ４７．３６±０．９２ｂ １１．４７±０．３９ｃ ２７４．２５±４．２５ｃ １５３．１１±７．０７ａ ７．２６±０．０８ｂ

壤样品进行了高通量测序。１６Ｓ测序共鉴定到
１９９０４个细菌ＡＳＶ，平均每个样本为１６５８．６７个。
对不同菌在门水平上的相对丰度进行统计，结果如

图１－Ａ所示。４种处理下，细菌的优势种群均为酸
杆菌门、变形菌门、放线菌门。整体而言，间种后会

导致这３类优势菌的丰度增加。此外，研究结果还
发现，存在以甲烷为碳源进行氧化代谢的一类细菌

Ｍｅｔｈｙｌｏｍｉｒａｂｉｌｏｔａ，该类细菌在ＩＢ模式下的相对丰度

显著高于ＣＫ。
ＩＴＳ测序共鉴定到１４１７个真菌ＡＳＶ，平均每个

样本为１１８．０８个。不同真菌在门水平上的相对丰
度统计结果如图１－Ｂ所示，４种处理下的优势真菌
均为担子菌门、子囊菌门、被孢霉门，其中担子菌门

相对丰度最高，占比均达 ７５％以上。与 ＣＫ相比，
ＺＭ处理导致担子菌门的相对丰度降低，但提高了
子囊菌门、被孢霉门的相对丰度。

２．４　不同间种处理下的微生物多样性
对４种处理的α多样性指标包括 ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１、

Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ进行分析，结果如图 ２所示。在
ＳＩ、ＺＭ处理中，细菌 α多样性指标均为最高，ＩＢ处
理下的指标与 ＣＫ差异不显著（图 ２－Ａ）。真菌
Ａｌｐｈａ多样性的 ＡＣＥ指数、Ｃｈａｏ１指数在不同模式
中的差异均不显著（图２－Ｂ）。３种间种模式下真

菌的Ｓｉｍｐｓｏｎ指数均高于对照（图 ２－Ｂ）。真菌
Ｓｈａｎｎｏｎ指数在ＺＭ处理下显著高于ＣＫ，而在ＩＢ、ＳＩ
处理下与ＣＫ无显著差异（图２－Ｂ）。综合而言，间
种可在一定程度上提高土壤中细菌和真菌物种的

多样性，而ＩＢ处理引起的微生物多样性的变化程度
不如其他２种处理。
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　　为揭示不同处理下微生物的群落结构，进行 β
多样性分析。图３－Ａ展示了细菌群落结构的相似
程度，其中ＰＣｏＡ、ＮＭＤＳ分析结果均显示，组间样品
的距离均大于组内，表明群落结构存在明显差异；

ＰＣＡ结果显示，ＣＫ样品与 ＩＢ样品距离较近，但与
ＳＩ、ＺＭ样品距离均较远，表明薄壳山核桃林下间种
红薯后土壤中细菌的构成变化较小。图 ３－Ｂ为真
菌β多样性的分析结果，其中ＰＣＡ、ＮＭＤＳ分析均显
示间种的样品与 ＣＫ样品距离较远，而 ＰＣｏＡ显示
ＣＫ样品与ＩＢ样品距离较近，与其他２种模式的样
品距离较远。整体而言，间种均引起了土壤中细菌

和真菌群体结构的变化，相较于其他 ２种处理，ＩＢ
处理引起的微生物群落结构变化幅度较小。

２．５　不同处理组间显著差异的微生物
使用ＡＮＯＶＡ方法检测属水平有显著差异的微

生物，结果显示，组间丰度有显著差异的细菌、真菌

分别有９３、１７个（图 ４）。在 ９３个差异的细菌中，
Ｅｌｌｉｎ６０６７的相对丰度在间种处理下均高于 ＣＫ。１７
个差异的真菌均属担子菌门和子囊菌门，其中１４个
真菌属担子菌门，包括丝盖伞属、红菇属、硬皮马勃

属等。其余３个真菌属子囊菌门，包括块菌属、盘菌
属、刺盾炱属。在１７个差异真菌中，红菇属相对丰
度在３种间种处理下均高于 ＣＫ，而丝盖伞属、硬皮

马勃属、蜡蘑属、块菌属的相对丰度在特定处理下

高于ＣＫ，表现为丝盖伞属在ＩＢ处理下较高，硬皮马
勃属在 ＳＩ、ＺＭ处理下较高，蜡蘑属在 ＺＭ处理下较
高，块菌属在ＳＩ处理下较高。

３　讨论

间作作为一种能有效提升资源利用率的复合

经营方式，有助于弥补林业生长周期长、效益慢的

缺陷。本研究旨在研究薄壳山核桃林下３种不同农
作物间种对土壤生态环境的影响。ｐＨ值是土壤环
境的重要指标，会导致微生物群落发生变化，影响

微生物活力［２０］。本研究中薄壳山核桃间作红薯、玉

米、芝麻处理下ｐＨ值均发生显著降低，与在薄壳山
核桃‖油茶间作、甘蔗‖花生间作的报道研究结
果［２１］相同。也有报道表明，间作引起土壤 ｐＨ值升
高［２２］，因此间种对土壤 ｐＨ值的影响因不同处理而
异。此外，间种后并未引起全氮、硝态氮含量的降

低，而土壤有机质、全磷、速效磷、全钾、速效钾含量

总体表现出一定程度的降低，与核桃‖玉米间作研
究［２３］中类似，说明３种农作物会与薄壳山核桃竞争
营养。

土壤酶活性能反映土壤生化反应的强弱，并与

土壤肥力密切相关［２４］。过氧化氢酶能促进土壤有
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机质分解与养分循环，可作为土壤重金属污染指示

剂［２５］；纤维素酶、蔗糖酶能分解纤维素生成葡萄糖，

为土壤微生物提供碳源［２６－２７］；脲酶会促进尿素分

解，导致氨气挥发，降低氮素利用率［２８］；酸性磷酸酶

能分解土壤中的有机磷酯，释放植物可利用的无机

磷酸盐［２９］。许多研究表明，间作会使土壤酶活性上

升，如大豆‖玉米间作、杏‖花生间作等［３０－３１］。而

本研究结果显示，纤维素酶活性在３种间作处理下

均未发生显著变化，过氧化氢酶活性仅在玉米间作

处理下下降，脲酶活性在３种处理下均下降，而酸性
磷酸酶、蔗糖酶活性在不同处理下既有上升也有下

降，与番茄‖豆科间作、紫苏‖猕猴桃间作、桑树‖
苜蓿间作研究结果［３２－３４］类似。

土壤微生物参与土壤物质循环及生化反应［３５］，

是土壤肥力的重要构成因子。在门分类水平上，本

研究鉴定到的优势细菌为酸杆菌门、放线菌门、变
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形菌门，优势真菌为担子菌门、被孢霉门、子囊菌

门，这与鲍佳书等的报道［３６］一致。这些优势菌在改

善土壤结构及养分方面具有重要的作用，如酸杆菌

门能参与土壤生态系统的物质转换［３７］；放线菌门对

有机物分解和生物降解具有显著影响，具备复杂的

次级代谢产物［３８］；变形菌门展现出丰富的代谢多样

性，参与多种有机物的碳氮循环［３９］。担子菌门、被

孢霉门、子囊菌门通过参与有机质的矿化过程，促

进土壤养分循环［４０－４１］。还存在利用碳源进行氧化

代谢的一类细菌 Ｍｅｔｈｙｌｏｍｉｒａｂｉｌｏｔａ，在 ＩＢ处理下相
对丰度显著增加，可能对ＩＢ处理下土壤养分存在一
定程度的影响。本研究中，间作处理下的优势菌总

体上呈增加的趋势，说明间种可以改善土壤微生态。

本研究α多样性分析结果表明，间种可在一定
程度上提高土壤中细菌和真菌物种的多样性，与咖

啡‖夏威夷果间作、核桃‖花生间作研究结果［４２－４３］

相似，且ＳＩ、ＺＭ间作处理下总体展示出了更高的多
样性，ＩＢ间作处理下多样性较低。β多样性分析结
果与多数研究报道［４４－４６］相同的是，３种间作处理均
引起了土壤中微生物群体结构的变化。整体而言，

ＩＢ处理引起的微生物多样性和群体结构变化程度
不如其他２种处理，这可能是由于红薯属于匍匐生
长的作物，造就的土壤微生态环境不如茎秆类作物

更利于微生物生长。有研究表明，间种能够引起一

些促生菌相对丰度的增加［４７－４８］。在本研究中，

Ｅｌｌｉｎ６０６７在３种间种处理下的相对丰度均高于对
照，该类细菌已被证实有利于花生、人参的生

长［４９－５０］。丝盖伞属在ＩＢ处理下的相对丰度高于对
照，红菇属在３种间作处理下的相对丰度高于对照，
硬皮马勃属在ＳＩ、ＺＭ处理下的相对丰度高于对照，
蜡蘑属在ＺＭ处理下的相对丰度高于对照，块菌属
在ＳＩ处理下的相对丰度高于对照，这些真菌有助于
植物吸收养分，能够与植物形成互惠共生关

系［５１－５４］。本研究中，间作处理下的微生物多样性增

加，微生物群落结构发生改变，且优势微生物能够

促进植物生长发育，说明间作在一定程度上可能有

助于富集部分有益微生物。

４　结论

薄壳山核桃与３种农作物间种后，土壤 ｐＨ值
均存在一定程度降低，土壤养分含量总体上有所下

降，过氧化氢酶、纤维素酶活性总体未显著提高，脲

酶活性均显著下降，而酸性磷酸酶、蔗糖酶的活性

在不同处理下既有上升也有下降。同时，间作处理

下优势微生物多样性及其相对丰度总体升高，微生

物种类及群体结构的发生改变，鉴定到相对丰度较

对照有显著升高的微生物 Ｅｌｌｉｎ６０６７、丝盖伞属、红
菇属、硬皮马勃属、蜡蘑属、块菌属，说明间作可能

有助于富集部分有益微生物。

综上，薄壳山核桃林下间作３种农作物增加了
土壤养分的消耗，但整体上提高了微生物多样性，

可通过人工施磷肥、钾肥的方式提高土壤肥力。
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及产量的影响［Ｊ］．西北农业学报，２０２２，３１（１０）：１３６５－１３７３．

［２４］刘传和，贺　涵，邵雪花，等．不同覆盖处理对菠萝园土壤代谢
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ｅｎｚｙｍｅａｃｔｉｖｉｔｉｅｓｔｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｓｏｉｌｃｒｕｓｔｓｉｎＣｈｉｎａ：ａｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓ

［Ｊ］．Ｐｌａｎｔｓ，２０２４，１３（１１）：１５２５．
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ＪｏｕｒｎａｌｏｆＩｎｄｕｓｔｒｉａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ＆Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２００８，３５（１１）：
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１７３－１９２．　

［４７］常小箭，张　星，段志龙，等．鼠茅草间作对猕猴桃园土壤理化

性质及微生物含量的影响［Ｊ］．果树资源学报，２０２５，６（２）：
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—２８２— 江苏农业科学　２０２６年第５４卷第１３期



櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄
　　生物活性和功能的影响［Ｊ］．土壤，２０２３，５５（１）：１３２－１３９．

［５０］于天一，杨吉顺，吴正锋，等．不同类型地膜对花生生长及根际
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戴　昕，何　颖，刘一键．中国农业全产业链数字化发展：统计测度、地区差异与收敛分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０２６，５４（１３）：２８３－２９２．
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中国农业全产业链数字化发展：统计测度、

地区差异与收敛分析

戴　昕１，何　颖１，刘一键２

（１．徐州工程学院金融学院，江苏徐州２２１０００；２．英国纽卡斯尔大学，英格兰纽卡斯尔ＮＥ１７ＲＵＵＫ）

　　摘要：科学评价农业全产业链数字化发展水平，探究其时空演变特征、地区差异及收敛特征，能够为推动乡村产业
高质量发展与加速农业强国建设提供科学建议。基于２０１２—２０２３年中国３０个省份（不包含香港特别行政区、澳门特
别行政区、台湾省、西藏自治区）的平衡面板数据，统计测度中国农业全产业链数字化发展成果，并使用Ｄａｇｕｍ基尼系
数法与收敛模型揭示其地区差异与收敛特征。结果表明，２０１２—２０２３年我国农业全产业链数字化发展水平整体呈向
好趋势，从２０１２年的０．３３３增长至２０２３年的０．４１４；分地区来看，八大经济区农业全产业链数字化发展水平存在空间
非均衡特征，北部沿海、东部沿海经济区处于领先地位，大西北、大西南经济区发展水平相对落后。考察期内，农业全

产业链数字化发展总体差异呈下降态势，区域间差异是总体差异的主要来源，其差异贡献率均值达７３．２８％。全国农
业全产业链数字化发展存在显著绝对β收敛与条件β收敛特征，且条件β收敛速度（６．３２７％）明显快于绝对β收敛速
度（６．０８２％），这与农村金融发展水平、农业技术进步、农业产业集聚、农村人力资本、财政支农水平存在关联性。八
大经济区农业全产业链数字化发展均存在绝对β收敛与条件β收敛特征，呈现“大西南＞大西北＞东北＞黄河中游＞
长江中游＞南部沿海＞北部沿海＞东部沿海”的递减格局。综上，建议以全链式改造为牵引，推进农业全产业链数字
化转型；因地制宜、差异化制定农业全产业链数字化发展规划；多措并举加快农业全产业链数字化发展收敛。
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　　２０２５年４月中共中央、国务院印发的《加快建
设农业强国规划（２０２４—２０３５年）》，明确强调要
“全链条推进农业产业体系升级”，并提出“促进数

字技术与现代农业全面融合”“培育链条完整、协同

联动的智慧农业集群”，引导农业全产业链数字化

发展。农业全产业链数字化指农业主体通过现代

信息技术对农业生产、加工、流通、销售等环节进行

全面升级和改造的过程［１］，覆盖种苗、种植、加工、

仓储、物流、销售等全链条环节，是推进乡村振兴、

加快建设农业强国的关键路径。随着数据要素、数

字技术等现代生产要素在农业产业领域的深度嵌

入，农业全产业链发展范式由传统生产要素的“技

术－经济”二元结构转向以新动能为核心的“科
技－要素 －产业”范式，促使农业全产业链数字化
展现出巨大潜力和广阔前景［２］。进入数字经济时

代，超前布局农业全产业链数字化发展的重点方

向，深刻把握其发展的重要着力点，关乎数字乡村
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