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等高反坡台阶整地对不同耕作系统根土微生态的影响

鲁连欣1,王克勤1,李珠宇1,赵洋毅1,王帅兵2

(1.西南林业大学生态与环境学院,昆明650224;2.玉溪师范学院化学生物与环境学院,云南 玉溪653100)

摘 要:[目的]为探究坡耕地等高反坡台阶整地对玉米连作和玉米—芸豆轮作系统根土微生态特征的影

响。[方法]以玉米—芸豆轮作为研究对象,玉米连作为对照,采用野外原位监测采样和室内试验分析相结

合的方法,通过GC-MS和高通量测序技术分析作物根系分泌物和土壤微生物群落组成、结构特征,揭示

坡耕地等高反坡台阶整地对玉米连作和玉米-芸豆轮作根系分泌物种类、含量和土壤微生物群落组成及

多样性的影响。[结果](1)根系分泌物相对含量变化在CRT措施上更为突出,在轮作模式中更为显著。

(2)CRT2处理提高土壤微生物群落数量、丰富度和多样性效果更显著。(3)在根系分泌物与土壤微生物互

作下,根系分泌物、土壤微生物、土壤环境因子的两两相关性在CRT2处理下更显著。[结论]坡耕地等高

反坡台阶整地通过改变玉米连作和玉米—芸豆轮作的根系分泌物含量,使作物根土微生态环境发生变化,

提高土壤微生物数量、多样性及丰富度,且该措施与玉米—芸豆轮作结合的提升效果更佳,对根土微生态

的改善作用更显著。研究结果为坡耕地作物种植、耕作方式选择及改善土壤微环境和水土流失综合治理

提供理论基础。
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EffectsofContourReverse-SlopeTerraceontheMicroecologyof
RhizosphereinDifferentFarmingSystems

LULianxin1,WANGKeqin1,LIZhuyu1,ZHAOYangyi1,WANGShuaibing2

(1.CollegeofEcologyandEnvironment,SouthwestForestryUniversity,Kunming650224,China;

2.CollegeofChemistry,BiologyandEnvironment,YuxiNormalUniversity,Yuxi,Yunnan653100,China)

Abstract:[Objective]Tostudytheeffectofcontourreverse-slopeterrace (CRT)on micro-ecological
characteristicsofrhizospheresoilin maizecontinuouscroppingand maize-kidneybeanrotationsystem.
[Methods]Withcornbeanwheelasthestudyobjectandcornbeanjointasthecontrol,thecroproot
exudatesandsoilmicrobialcommunitycompositionandstructuralcharacteristicsofwereanalysedbyGC-MS
andhigh-throughputsequencingtechnologybycombiningfieldin-situ monitoringandsampling with
laboratoryanalysis.TostudytheeffectsofCRTonthespeciesandcontentofrootexudatesandthe
compositionanddiversityofsoilmicrobialcommunityinmaizecontinuouscroppingandmaize-kidneybean
rotation.[Results](1)TherelativecontentchangeofrootexudateswasmoreprominentinCRTmeasures
andmoresignificantincroprotationmode.(2)CRT2treatmenthadamoresignificanteffectonimproving
thequantity,richnessanddiversityofsoilmicrobialcommunity.(3)Undertheinteractionbetweenroot
exudatesandsoilmicroorganisms,thepair-basedcorrelationbetweenrootexudates,soilmicroorganisms,

andsoilenvironmentalfactorswasmoresignificantunderCRT2treatment.[Conclusion]CRTchangedthe
rootsoilmicroecologicalenvironmentofcropsbychangingtherootsecretioncontentofmaizecontinuous
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croppingand maize-kidney beanrotation,andimprovedthenumber,diversityandrichnessofsoil
microorganisms.Moreover,thecombinationofthismeasureandcorn-kidneybeanrotationcanimprovethe
micro-ecologyofrootsoilmoresignificantly.Theresearchresultsprovidetheoreticalbasisforcropplanting,

cultivationmethodselection,soilmicroenvironmentimprovementandsoilerosioncontrol.
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  等高反坡阶措施可有效减少因复杂的地理条件

和不合理的耕作管理方式造成的坡耕地土壤中氮、磷
等养分的流失,且在保持土壤含水率、提升团聚体含

量、改良土壤结构、提升地力和提高土壤酶活性、促进

作物生长等方面作用同样显著[1-6]。然而作物的长期

连作导致连作障碍,使耕地土壤板结、质量降低,土壤

养分含量下降,缩短土壤可持续利用周期[7-8]。合理

的轮作不仅能改善长期连作带来的负面影响,而且还

能降低土壤微生物的活性,提高其对土壤养分的转化

和利用效率,进而使作物产量增加、品质提升[9-10]。
研究[3]发现,坡耕地等高反坡台阶整地能改变作物根

系分泌物的相对含量,而根系分泌物作为植物与外界

进行交流的物质,不仅能调节植物的代谢,还影响土

壤微生物的种类和分布[11],进而使根际微生物群落

结构及多样性发生变化[12]。根系分泌物与土壤微生

物的互作构成植物—微生物的共生体,影响着植物的

健康和生长,对土壤微生态系统有着重要作用[13]。
因此,探究坡耕地等高反坡台阶整地下耕作系统土壤

微生态的变化对改善坡耕地土壤微环境、提高作物产

量和水土保持具有重要意义。
关于根土微生态中,根系分泌物与土壤微生物互

作的问题,一直是国内外学者关注的热点。相关研

究[14]报道,根系分泌物不仅能提高植物对养分的吸

收,为土壤微生物提供碳、氮等营养物质,还能通过改

变其分泌物种类及含量使植物适应外界环境的变化。
同时,不同的根系分泌物吸引着各类微生物在根际富

集,并形成具有不同功能的微生物群落[8]。而不同微

生物群落间的差异性影响着微生物与宿主植物之间

的关系,这种关系很大程度上决定植物的健康与生

长[15]。SUN等[16]通过研究不同浓度根系分泌物对

人参生长及土壤真菌群落组成和多样性的影响发现,
低浓度的根系分泌物能促进人参的生长发育,高浓度

的根系分泌物导致人参土壤真菌群落失衡,并降低植

物的适应性;张建聪等[17]通过设置不同磷浓度胁迫

分析植物根系分泌物组分及含量证实,植物能通过调

节根系分泌物种类及相对含量来适应环境的改变。
反之表明,土壤环境是影响植物根系分泌物种类及含

量的关键因素。

合理的轮作不仅能改良土壤理化性质、缓解连作

障碍,还能提高土壤微生物群落丰富度和多样性,改
善其群落结构[18-21]。尤其在我国南方耕地资源稀缺

并以坡耕地为主的地区,合理的轮作有利于提升坡耕

地土壤性质,增加土壤养分含量[20]。同时,土壤微生

物是土壤生态系统物质循环和能量传递过程不可缺

少的一员,在与土壤—植物进行物质交换中起着关键

作用[22],轮作对其的影响可间接增加作物产量、提高

土地和资源的利用效率[23]。许多实践结果表明,作
物与豆类轮作的效果较为突出,如孙倩等[19]对谷子

轮作大豆、籽粒苋和藜麦进行研究表明,其与大豆的

轮作效果最佳;靳海洋等[21]在冬小麦—夏玉米的轮

作研究中,加入大豆替代玉米进行轮作发现,夏大豆

茬口更利于土壤有益真菌的富集。而玉米不仅是世

界上广泛种植的物种之一,也是我国主要的粮食作

物,在农业生产上占据重要的地位。其作为表征农业

环境中植物-微生物相互作用的模型,对评估植物和

土壤对微生物群落组成有着重要的影响[24-25]。目前

对于等高反坡台阶整地的研究大量集中在保持水土、
水源涵养等方面[1,4,26]。如何在等高反坡台阶整地的

基础上,确定有效的耕作方式? 布设等高反坡台阶整

地措施后进一步实施不同的水土保持耕作方式对作

物根系分泌物含量和土壤微生物群落产生何种影响

及响应? 目前还鲜有报道。
假设坡耕地等高反坡台阶整地改变局部地形,导

致土壤环境发生改变,进而使作物根系分泌物发生变

化,同时,玉米—芸豆轮作增加作物多样性,使根系分

泌物产生差异,进而影响土壤微生物群落组成及结

构。在等高反坡台阶整地和轮作的作用下,根系分泌

物与土壤微生物进行相互作用,作物系统根土微生态

也随之发生改变。基于此,本研究以已布设有等高反

坡台阶的坡耕地为基底,玉米—芸豆轮作为研究对

象,玉米连作为对照,对2种耕作模式下根系分泌物

种类及含量、土壤微生物群落组成和多样性进行研

究,揭示实施等高反坡阶整地和轮作的结合对于作物

根土微环境是否具有改善作用,旨在为坡耕地作物种

植、改善土壤微环境和水土流失综合治理提供理论

基础。
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1 材料与方法
1.1 研究区概况

研究区位于云南昆明松华坝水源区迤者小流域

(24°14'43″—25°12'48″N,102°48'37″—102°44'51″E),
是该区域内农业小流域的典型。流域总面积13.26
km2,总长6.7km,属于北亚热带和暖温带混合型气

候,年平均气温13.8℃,年平均降水量785.1mm,总
体呈不规则纺锤形。该流域主要土壤类型为红壤,耕
地面积约为25%,其中坡耕地占比最大,林地面积约

占总面积的66%,多为灌木林和疏林地。玉米、大
豆、马铃薯等是该流域内主要的农作物。

1.2 样地布设与试验设计

1.2.1 样地布设 本试验样地为4块标准径流小

区,每块小区的面积为5m×20m,坡度为15°,其中

原状坡耕地、等高反坡阶样地各2块(图1a)。沿等

高线自上而下里切外垫修建出反坡为5°,阶宽为1.2
m的等高反坡阶台面,相邻2条反坡阶间距为7.5m
(图1b)。

图1 标准径流小区示意及等高反坡阶剖面

Fig.1 Schematicofstandardrunoffplotsandcontourreverse-slopestepprofile

1.2.2 试验设计 本试验共2个处理,连作处理为

种植玉米:原状坡耕地连作(CK1)和等高反坡阶坡耕

地连作(CRT1);轮作处理为玉米—芸豆模式:原状

坡耕 地 轮 作 (CK2)和 等 高 反 坡 阶 坡 耕 地 轮 作

(CRT2)。所有处理施肥(施加N120kg/hm2,P2O5
120kg/hm2,K2O144kg/hm2,)及田间管理方式相

同,每年雨季前对样地进行重新修整。玉米于2011
年开始种植,一年一茬,共连作11茬,芸豆于2022年

5月开始种植,冬季不进行作物种植。于作物成熟期

(2022年8月)进行样品采集,用5点采样法在原状

坡耕地和等高反坡阶上、中、下坡位分别选取具有代

表性且长势均匀的5株作物,采用“抖土法”除去根部

及其周围土壤,根系外围土壤作为非根际土,黏附在

根表面的土壤作为根际土并用毛刷进行收集。将每

个坡位的1株作物土壤混合成1个样品,除去杂质后

用四分法收集,每个样地根际土与非根际土各5个重

复,一部分装入铝盒内,用于土壤含水率的测定,一部

分过2mm筛装入15mL离心管,存入干冰盒及时

送往上海美吉生物医药科技有限公司进行土壤细菌、
真菌的测定,另一部分运回实验室用于土壤理化性质

测定(表1)。除去土壤后的植株,及时用黑色塑料袋

包裹根部,运回实验室进行根系分泌物培养收集。
表1 样地基本情况

Table1 Basicoverviewofsampleplotsinthestudyarea

处理 pH 含水率/% 有机质/(g·kg-1) 全氮/(g·kg-1) 全磷/(g·kg-1)

CK(种植前) 5.92 17.49 11.00 0.98 0.43
CRT(种植前) 6.16 18.33 13.56 1.07 0.53

CK1 5.77±0.04Aa 17.57±0.29Aa 13.98±0.93Aa 1.02±0.05Aa 0.42±0.01Aa
CRT1 5.68±0.05Aa 18.69±0.34Aa 16.14±0.79Aa 1.14±0.04Aa 0.47±0.01Aa
CK2 4.60±0.04Bb 19.85±1.23Ba 15.55±0.79Ab 1.34±0.04Ba 0.53±0.03Ba
CRT2 4.78±0.05Ba 21.84±0.56Ba 22.66±1.03Ba 1.37±0.05Ba 0.59±0.02Ba

  注:表中数据为平均值±标准误;不同大、小写字母分别表示同一指标在不同耕作模式相同措施间差异显著(p<0.05)和相同耕作模式不同

措施间差异显著(p<0.05)。
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1.3 指标测定与方法

1.3.1 根际微生物的测定 本研究通过高通量测序

技术对不同时期不同部位土壤样本进行分析。在细

菌16SrRNA基因的高变区(V3-V4)采用338F和

806R引物进行PCR扩增,在真菌ITS基因区域选用

ITS1F和ITS2R引物进行扩增。DNA的提取质量

采用1%的琼脂糖凝胶电泳进行检测,其含量和纯度

采用NanoDrop2000测定。将相同样本的PCR产物

混合,然后用2%琼脂糖凝胶对PCR产物进行回收,再
用AxyPrepDNAGelExtractionKit(AxygenBiosci-
ences,UnionCity,CA,USA)对其进行提纯,2%琼脂糖

凝胶电泳检测,最后使用QuantusTMFluorometer(Pro-
mega,USA)对其进行定量分析。数据库的建立采用

NEXTflexTM RapidDNA-SeqKit(BiooScientific,

USA)。运用fastp软件对原始测序序列进行质量监

控,并通过FLASH软件对其进行拼接。
对采集到的样本进行OTU聚类,并对其进行物

种分类,由上海美吉生物医药科技有限公司对样本开

展测序及物种注释工作。

1.3.2 根系分泌物的测定 用轻缓水流多次清洗作

物根部,再用去离子水清洗3次后放入盛有根系分泌

物收集液(H3BO35μmol/L,CaCl2600μmol/L,KCl
100μmol/L,MgCl2200μmol/L,pH5.6)的黑色容

器中,使根部完全浸没,培养4h后用CH2Cl2进行萃

取。将萃取后的根系分泌物收集液在38℃、40r/

min条件下蒸发浓缩,加入分析纯CH2Cl2充分摇荡

溶解,用注射器抽出过0.45μm有机相滤膜,装入小

棕瓶内,置于4℃冰箱待测。使用气相色谱/质谱联

用仪(GC-MS,安捷伦7890B型)测定。

1.3.3 土壤理化性质的测定 土壤pH、含水率、有
机质、全磷、全氮参考《土壤理化分析》[27]测定。
1.4 数据处理与统计方法

基于Sliva16SrRNA数据库(v138),将序列相

似度高于97%的聚类成为 OTU,使用 Qiime2中的

RDPClassifier分类器对 OTU 进行物种分类学分

析;利用美吉生物云平台进行物种群落组成及多样性

等的分析;运用Excel软件处理数据,SPSS25.0对数

据进行统计分析,Origin2021绘图。

2 结果与分析
2.1 等高反坡台阶整地下玉米连作和玉米-芸豆轮

作的根系分泌物特征

为分析等高反坡台阶整地对连作和轮作根系分

泌物的影响,对不同措施、耕作模式与根系分泌物含

量进行了双因素方差分析(表2)。结果显示,不同措

施对根系分泌物含量无显著的影响,耕作模式对根系

分泌物中酮类含量有极显著影响(p<0.01),对苯酚

类含量有显著影响(p<0.05),不同措施与耕作模式

的交互作用对酸类和醛类有显著影响(p<0.05)。虽

然不同措施对根系分泌物含量的影响不是非常显著,
但并不代表在连作、轮作模式下不同措施间没有显著

性差异,因此,还需进行因素间的多重比较,耕作模式

亦是如此,其结果标注见图2。
表2 不同措施、耕作模式与根系分泌物含量的方差分析

Table2 Analysisofvariance(ANOVA)betweendifferent

measures,tillagepatternsandrootsecretioncontent

耕作模式 根系分泌物 平方和 自由度 均方 F p

不同措施

烃类 84.248 1 84.248 0.436 0.528
酸类 27.903 1 27.903 2.199 0.176
醇类 17.318 1 17.318 0.363 0.563
醛类 14.156 1 14.156 3.795 0.087
酯类 4.990 1 4.990 3.336 0.105
酮类 1.935 1 1.935 4.906 0.058

苯酚类 19.920 1 19.920 1.582 0.244
其他类 17.803 1 17.803 1.854 0.210

耕作模式

烃类 100.807 1 100.807 0.522 0.491
酸类 6.490 1 6.490 0.511 0.495

醇类 139.601 1 139.601 2.930 0.125
醛类 1.809 1 1.809 0.485 0.506
酯类 2.788 1 2.788 1.864 0.209
酮类 10.652 1 10.652 27.008 0.001

苯酚类 89.192 1 89.192 7.083 0.029
其他类 39.816 1 39.816 4.147 0.076

不同措施×
耕作模式

烃类 6.969 1 6.969 0.036 0.854
酸类 97.175 1 97.175 7.658 0.024
醇类 27.688 1 27.688 0.581 0.468
醛类 32.999 1 32.999 8.847 0.018
酯类 0.429 1 0.429 0.287 0.607
酮类 1.712 1 1.712 4.342 0.071

苯酚类 18.368 1 18.368 1.459 0.262
其他类 21.359 1 21.359 2.225 0.174

  图2为等高反坡台阶整地下,玉米连作和玉米—

芸豆轮作根系分泌物主要种类及其相对含量。由图

2可知,不同措施和不同耕作模式下根系分泌物相对

含量发生改变。轮作模式下,烃类、酸类、醛类、酯类、

酮类、苯酚类及其他类的相对含量较连作高,分别增

加11.59%,2.43%,1.55%,1.93%,3.77%,10.91%,

7.29%;而醇类的相对含量比连作低,减少4.09%。

不同措施下根系分泌物相对含量在轮作中变化较连

作显著(p<0.05),且酸类、醛类、苯酚类的相对含量

在轮作中均表现为CRT>CK。在CRT措施下,轮
作与连作模式中酸类、醛类、酮类、苯酚类含量差异显

著(p<0.05);在CK措施下,2种耕作模式中酮类、

苯酚类含量差异显著(p<0.05),而烃类、醇类、酯类

的相对含量无显著差异。整体上,根系分泌物相对含
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量变化在CRT措施上更为突出,在轮作模式中更为

显著,其相对含量在种植模式上表现为轮作>连作。

注:不同字母表示同一化合物在不同耕作模式相同措施间差异

显著(p<0.05)。

图2 不同耕作模式下根系分泌物相对含量

Fig.2 Relativecontentofrootsecretionunderdifferent
tillagepatterns

2.2 等高反坡台阶整地下玉米连作和玉米-芸豆轮

作的土壤微生物特征

2.2.1 土壤微生物群落多样性 分析 OTU分类水

平上各样本的Alpha多样性指数,结果见表3。各样

本覆盖指数(coverage)均接近于1,说明此次测序结

果能代表序列样本中微生物的实际状况;同时基于

Sobs指数构建的稀释曲线(图3b)显示,曲线随着测

序数量的增加逐渐趋于平缓,表明测序数据量足够丰

富,能够覆盖所有样本的微生物群落。
比较各样本微生物群落丰富度(Chao)、多样性

(Shannon)、均匀度(Shannoneven)发现,CRT措施

的Chao指数值较CK 高,CK2和 CRT2处理下细

菌、真菌群落的Chao指数值均高于CK1和CRT1。
其中,在细菌群落下CK1与CK2、CRT1与CRT2、

CK2与CRT2间的 Chao指数存在显著差异(p<
0.05);在真菌群落中,CRT1与CRT2间Chao指数

差异显著(p<0.05),且细菌、真菌群落的Chao指数

均在CRT2处理达到最高。Shannon指数能反映微

生物群落的多样性,其数值越大则表示微生物群落多

样性越高。由表3可知,Shannon指数在不同措施中

整体表现为CRT>CK,在轮作处理下的数值较连作

高,并在CRT2中达到最高值,且2种种植模式在细

菌群落中比在真菌群落中差异显著(p<0.05)。而

Shannoneven指数表现为连作>轮作。说明与连作

相比,在等高反坡阶措施下进行轮作更能提高土壤微

生物群落的丰富度、多样性。而与真菌群落相比,细
菌群落的多样性更易受轮作模式影响。但轮作模式

土壤微生物群落均匀度较连作低,且在细菌群落中差

异显著(p<0.05)。
表3 不同耕作模式下土壤微生物群落Alpha多样性

Table3 Alphadiversityofsoilmicrobialcommunitiesunderdifferenttillagepatterns
菌种 处理 Coverage Chao Shannon Shannoneven

细菌

CK1 0.99 1039.21±57.73Aa 5.94±0.03Aa 0.93±0Aa
CRT1 0.98 1223.79±90.43Aa 6.09±0.03Aa 0.93±0Aa
CK2 1.00 2279.85±48.58Bb 6.46±0.05Ba 0.79±0Ba
CRT2 1.00 2797.83±48.98Ba 6.58±0.05Ba 0.79±0Ba

真菌

CK1 1.00 514.46±52.77Aa 4.28±0.12Aa 0.69±0.01Aa
CRT1 1.00 524.14±17.53Aa 4.24±0.02Aa 0.68±0Aa
CK2 1.00 782.51±19.04Aa 4.29±0.10Aa 0.66±0.01Ba
CRT2 1.00 1061.33±132.57Ba 4.53±0.07Aa 0.67±0Aa

  注:表中数据为平均值±标准误;不同大、小写字母分别表示同一指数在不同耕作模式相同措施间差异显著(p<0.05)和相同耕作模式不同

措施间差异显著(p<0.05)。

图3 基于Sobs指数的群落稀释曲线

Fig.3 CommunitydilutioncurvesbasedontheSobsindex
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2.2.2 土壤微生物群落组成特征 不同种植模式土

壤微生物群落OTU分布情况(图4a)表明,不同种植

模式下微生物群落的 OTU数量在措施上均表现为

CRT>CK。轮作模式下细菌、真菌群落的 OTU总

数量均高于连作,且分别增加40.72%,20.69%。其

中,2个群落各共有OTU数量均表现为轮作>连作,
特有OTU数量则体现出轮作<连作。

总体上,CK和CRT相比、玉米连作和玉米—芸

豆轮作相比,均为后者土壤微生物群落数量高于

前者。

  注:G表示根际土;F表示非根际土。

图4 微生物群落OTU分布及群落组成

Fig.4 MicrobialcommunityOTUdistributionandcommunitycomposition

  在门水平上对各样本土壤微生物进行群落组成

分析(图4b),将物种相对丰富度<0.001的归为oth-
ers。在细菌群落中,主要的优势物种为放线菌门

(Actinobacteriota)、变形菌门(Proteobacteria)、绿弯

菌门(Chloroflexi)、酸杆菌门(Acidobacteriota)。在

连作模式下并未发现 WPS-2菌门,其相对丰度在

轮作模式下占12.95%,仅次于酸杆菌门。在真菌群

落中,群落优势物种包括子囊菌门(Ascomycota)、担
子菌门(Basidiomycota)、被孢菌门(Mortierellomy-
cota)、未分类真菌门(unclassified-k-Fungi)。对

比真菌群落组成(图4b)发现,连作模式中的球囊菌

门(Glomeromycota)、罗兹菌门(Rozellomycota)、毛
霉菌门(Mucoromycota)、Kickxellomycota菌门并未

出现在轮作相对丰度前10的物种中。虽然土壤微生

物主要的优势物种并未改变,但其相对丰度发生变

化。对比发现,CRT措施提高连作中酸杆菌门、被孢

菌门和轮作中放线菌门、变形菌门、担子菌门的相对

丰度,增 幅 分 别 为 8.37%,44.60% 和 27.49%,

12.08%,22.56%。轮作中放线菌门、变形菌门、酸杆

菌门、担子菌门、被孢菌门、未分类菌门的相对丰度分

别较连作降低11.65%,23.39%,23.01%,10.10%,

45.84%,84.28%,绿弯菌门和子囊菌门较连作分别

增加46.12%,56.42%。

此外,对不同措施、耕作模式与门水平下优势物

种相对丰度进行方差分析(表4)显示。
在不同措施和耕作模式的交互作用下,对酸杆菌

门和被孢菌门的影响达到显著(p<0.05),对放线菌

门的影响达到极显著(p<0.01)。耕作模式对优势物

种的影响较不同措施显著,其中,耕作模式对变形菌

门、绿弯菌门存在显著影响(p<0.05),对放线菌门、
酸杆菌门、子囊菌门、被孢菌门和未分类真菌门有极

显著影响(p<0.01),且子囊菌门的p 值小于0.001。
而不同措施只对放线菌门有极显著影响(p<0.01)。
所以,还需要对不同耕作模式相同措施间、相同耕作

模式不同措施间物种的相对丰度进行多重比较(图

5),分析其存在何种差异性。
从图5可以看出,细菌群落中放线菌门和变形菌

门均在CK1和CK2间、CK2和CRT2间差异显著

(p<0.05),绿弯菌门在CK1和CK2间存在显著差

异(p<0.05),酸杆菌门在CK1和CK2间、CRT1和

CRT2间差异显著(p<0.05),其中绿弯菌门比其他

菌门在轮作下的相对丰度较连作增加最为显著。子

囊菌门和未分类菌门均在CK1和CK2间、CRT1和

CRT2间存在显著差异(p<0.05);担子菌门在不同

处理间无显著差异,而被孢菌门在CK1和CRT1间、

CRT1和CRT2间差异显著(p<0.05)。
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表4 不同措施、耕作模式与门水平下优势微生物相对

丰度的方差分析

Table4  Variance scores of relative abundance of
dominant microorganisms under different
measures,croppingpatternsandgatelevels

方差来源 平方和 自由度 均方 F P

不同措施

放线菌门 12.301 1 12.301 26.595 0.007
变形菌门 1.008 1 1.008 0.145 0.723
绿弯菌门 21.945 1 21.945 2.065 0.224
酸杆菌门 0.025 1 0.025 0.073 0.800
子囊菌门 21.813 1 21.813 7.094 0.056
担子菌门 12.525 1 12.525 0.509 0.515
被孢菌门 9.267 1 9.267 5.728 0.075

未分类菌门 2.797 1 2.797 0.313 0.606

耕作模式

放线菌门 18.120 1 18.120 39.177 0.003
变形菌门 75.399 1 75.399 10.849 0.030
绿弯菌门 177.944 1 177.944 16.745 0.015
酸杆菌门 27.714 1 27.714 80.049 0.001
子囊菌门 1031.261 1 1031.261 335.395 0
担子菌门 16.675 1 16.675 0.678 0.457
被孢菌门 78.063 1 78.063 48.253 0.002

未分类菌门 356.579 1 356.579 39.925 0.003

不同措施 ×
耕作模式

放线菌门 18.422 1 18.422 39.830 0.003
变形菌门 4.993 1 4.993 0.718 0.444
绿弯菌门 9.746 1 9.746 0.917 0.392
酸杆菌门 3.990 1 3.990 11.526 0.027
子囊菌门 0.839 1 0.839 0.273 0.629
担子菌门 14.661 1 14.661 0.596 0.483
被孢菌门 15.877 1 15.877 9.814 0.035

未分类菌门 0.878 1 0.878 0.098 0.770

2.3 根系分泌物与土壤微生物的关联分析

2.3.1 根系分泌物与土壤微生物的相关性 通过对

相对丰度前10的门水平物种与根系分泌物含量的相

关性分析(图6)可知,在不同措施和耕作模式的作用

下,根系分泌物与微生物的相关性均有差异。整体结

果显示,根系分泌物与微生物的相关性在CRT措施

和玉米—芸豆轮作的作用下更为显著。相同种植模

式不同措施结果显示,CRT措施下二者的相关性较

CK显著;不同种植模式相同措施结果显示,二者的

相关性在轮作模式下更为显著。CK1处理中,醇类

与土壤微生物的相关性最显著,且与细菌群落中酸杆

菌门和拟杆菌门、真菌群落中担子菌门、被孢菌门、罗
兹菌门等呈显著正相关(p<0.05)。CRT1处理结果

显示,醇类与细菌群落整体呈负相关,且与Patesci-
bacteria菌门和黏球菌门呈显著负相关(p<0.05),
但与真菌群落整体呈正相关,与子囊菌门、被孢菌门、
球囊菌门、梳霉门呈显著正相关(p<0.05)。与CK1
处理相比,醇类与微生物的相关性在CK2处理中不

显著,但酸类和酮类与微生物显著相关,且这2类物

质与真菌群落的相关性更显著。CRT2处理中,除醛

类和酮类外,其余物质均与部分微生物间存在显著相

关,当中烃类、酸类、酯类与微生物的相关性更突出。

2.3.2 土壤环境因子与根系分泌物及土壤微生物的

相关性 土壤环境因子、根系分泌物和土壤微生物群

落之间存在相互制约关系[11],通过相关性分析等高

反坡台阶整地下土壤环境因子与根系分泌物及土壤

微生物的关系。从图7a可以看出,土壤环境因子与

根系分泌物的相关性在轮作模式下更为显著。CK1
处理中苯酚类和其他类分别与全氮、含水率和pH呈

显著负相关(p<0.05)。通过对比发现,CK1和CK2
处理对应的土壤环境因子与根系分泌物种类的正负

相关性呈相反现象。在CRT1处理中,酸类与全磷

(r=-1.000)呈极显著负相关(p<0.01),酯类与pH
(r=-0.999)呈显著负相关(p<0.05),苯酚类与pH
(r=0.667)呈正相关;在CRT2中,酯类与pH(r=
0.999)呈 显 著 正 相 关(p<0.05),苯 酚 类 与 pH
(r=-0.999)呈显著负相关(p<0.05),说明轮作改

变土壤环境因子与根系分泌物的相关性趋势。同时,
在CRT2处理中酮类分别与全氮和有机质呈显著负

相关(p<0.05),而酮类在CK1处理中与二者的相关

性并未达到显著,说明轮作能增加指标间的相关性

程度。

  注:不同大、小写字母分别表示同一物种在不同种植模式相同措施间差异显著(p<0.05)和相同种植模式不同措施间差异显著(p<0.05)。

图5 微生物群落优势物种相对丰度

Fig.5 Relativeabundanceofdominantspeciesinmicrobialcommunities
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  注:*表示显著相关(p<0.05)。

图6 根系分泌物与微生物相关热图

Fig.6 Heatmapofrootexudatesinrelationtomicroorganisms

  由土壤环境因子与微生物的相关性分析结果(图

7b)可知,在细菌群落中,连作处理芽单胞菌门和厚

壁菌门分别与有机质、全氮呈显著正相关(p<0.05)。
轮作处理厚壁菌门分别与根系分泌物和全氮呈极显

著负相关(p<0.01),结合图6分析,厚壁菌门与根系

分泌物中的烃类、酸类、苯酚类存在负相关关系,且与

烃类存在显著负相关(p<0.05);WPS-2菌门和绿

弯菌门与有机质呈显著负相关(p<0.05),而芽单胞

菌门与有机质呈显著正相关(p<0.05),说明轮作处

理细菌群落受土壤环境因子影响更大。在真菌群落

中,连作处理根系分泌物对微生物的影响较轮作大,
其中连作处理下虫霉门和梳霉门与根系分泌物达到

极显著正相关(p<0.01);被孢菌门在连作处理中与

环境因子的相关性较轮作高,分别与根系分泌物、含
水率、有机质、全磷呈显著正相关(p<0.05);轮作处

理中捕虫霉门分别与根系分泌物、有机质呈显著负相

关(p<0.05),与pH呈极其显著负相关(p<0.001)。
说明真菌群落在连作处理下更易受土壤环境因子影

响。综上,根系分泌物、土壤有机质和全氮对微生物

群落影响较其他因子大。

3 讨 论
3.1 等高反坡台阶整地对玉米连作和玉米-芸豆轮

作根系分泌物的影响

根系分泌物不仅充当着植物根系与外界交流的信

号,还能改变土壤性质、促进养分的吸收和转化,从而

利于植物的生长[28]。不同耕作模式能改变根系分泌

物含量和种类[29],WANG 等[30]将壳聚糖包衣复合肥

与棉花—玉米—小麦轮作结合发现,除酸类物质外,其
他根系分泌物在棉花连作中有所增加,在复合肥与连

作结合、轮作和复合肥与轮作结合中有所减少;康益晨

等[29]研究发现,轮作蚕豆可降低化感物质酯类的相对

含量,并使根系分泌物成分种类增加。而本研究结果

与前人研究不同,整体上与玉米连作相比,玉米—芸豆

轮作增加根系分泌物含量,其中含量增加的类别包括

烃类、酸类、醛类、酯类、酮类、苯酚类及其他类。
究其差异原因,首先可能是整地类型不同,CRT

措施通过改变坡面的局部地形,提高土壤含水率、有
机质、全氮及全磷的含量。同时潜在提高样地中杂草

与作物对养分的竞争,而作物为提高自身竞争力,通
过分泌烃类、酸类、酯类、苯酚类等具有化感作用的物
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质[17],以抑制杂草的生长。其次可能是施肥的种类

不同,虽然都是复合肥,但是壳聚糖包衣复合肥是具

有良好抗菌性能的一种改良剂,能通过螯合、络合、氧
化还原、吸附功能减少根系分泌物[30],而普通氮磷钾

复合肥不具备以上功能。最后,可能是轮作作物不

同,植物的独特性决定其根系分泌物存在一定差异,
豆类植物具有固氮作用,且其残体大量沉积在土壤中

使得土壤有机质含量增加[29]。本研究中,只有pH

和有机质含量在 CK2与 CRT2间存在显著差异

(p<0.05),且有机质增幅最大,达45.72%,除pH
外,其余养分含量均表现为玉米—芸豆轮作高于玉米

连作。这说明,轮作芸豆能提高土壤养分含量,但由

于豆类喜酸的特性,通过根系分泌更多的酸类物来调

节和营造更适合自身生长的根际环境[31]。综上,在

CRT和轮作的双重作用下,土壤养分及根系分泌物

相对含量整体显著提高。

  注:*表示显著相关(p<0.05);**表示极显著相关(p<0.01)。

图7 土壤环境因子与根系分泌物及土壤微生物相关热图

Fig.7 Heatmapofsoilenvironmentalfactorsrelatedtorootexudatesandsoilmicroorganisms
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3.2 等高反坡台阶整地对玉米连作和玉米-芸豆轮

作土壤微生物的影响

根际微生物在生态系统物质循环和能量传递中

有着不可替代的作用,并调节着土壤微生态系统和植

物的生长[32]。BOURCERET等[11]通过对玉米根系

微生物组的研究发现,根际微生物群落受土壤管理方

式和作物生长阶段变化影响。CRT措施提高土壤微

生物群落的丰富度和多样性,这是因为CRT措施通

过改变坡耕地的局部地形,进一步改变土壤的管理方

式,使土壤中有机质、氮、磷等含量增加,而土壤养分

是驱动根际微生物群落组成的主要因子[33],显著影

响着土壤微生物的多样性[34]。本研究发现,轮作土

壤微生物群落丰富度和多样性较连作高,其中轮作土

壤细菌微生物群落丰富度是连作的2倍。轮作可增

加作物种类,从而提高根际土壤微生物的多样性和丰

富度,有效改善群落结构,并提升土壤肥力[9-10,19,29]。
有研究[35-36]表明,在酸性条件下发现过 WPS-2菌

门,并作为主要优势物种存在。而在本研究中,轮作

的pH低于连作,但土壤有机质高于连作,同时只在

轮作 模 式 下 发 现 WPS-2菌 门,其 相 对 丰 度 为

12.95%,仅次于酸杆菌门。这可能是因为轮作模式

的酸性土壤环境更适合 WPS-2菌门生存;且HOL-
LAND-MORITZ等[37]通过对与苔藓物种有关的新

细菌谱系研究发现,WPS-2作为无氧光养型菌门,
不仅能通过RuBisCo(光合固氮酶)进行碳固定,还能

通过乙醛酸分流并利用宿主植物光呼吸的副产品。
所以 WPS-2菌门为轮作中土壤养分含量的增加起

到一定的作用。
此外,本研究中连作与轮作处理土壤微生物群落

主要优势物种相同,但其相对丰度存在显著差异,尤
其是轮作细菌群落中的绿弯菌门和真菌群落中的子

囊菌门相对丰度的增加。放线菌门、变形菌门、酸杆

菌门、绿弯菌门是土壤中主要的细菌门类[38],其中绿

弯菌门作为分布最广的优势细菌门,在C、N、S等生

源元素的循环中起着重要的参与作用,其可通过3-
HP固定CO2[39],吸收并同化不同来源的有机酸物

质,这对环境污染有着缓解作用[40]。子囊菌门作为

真菌群落的优势门类之一,不仅参与各类腐殖质的形

成和分解,还具有氨化和硝化作用,特别是对酸性环

境下有机质的转化起着重要作用[41]。所以对于本研

究中检测出的土壤微生物,其对CRT措施下玉米连

作和玉米-芸豆轮作系统有影响或相关的功能有待

进一步深入研究。

3.3 根系分泌物与土壤微生物互作对根土微生态变

化的响应

根系分泌物不仅是植物—土壤—微生物系统中

传递信息的载体,还是根土微生态构成的关键因

素[42],并驱动着土壤微生物的组成与分布[43]。在植

物—土壤—微生物的微生态系统中,植物可以通过调

节根系分泌物的种类和数量影响微生物的生长,并为

微生物提供营养物质来源。而微生物通过自身的作

用,如分解作用、呼吸作用等,转化和固定土壤中有机

碳、氮,由此增加土壤养分、改善土壤环境,间接提高

作物根系对土壤养分的吸收利用和转化,从而促进作

物的生长发育,进而使根系分泌物发生改变[44]。本

研究发现,CRT措施与玉米—芸豆轮作结合,比单纯

的实施CRT措施和与玉米连作结合更能提高土壤微

生物群落数量、多样性和丰富度。而且根系分泌物与

微生物和土壤环境因子在CRT2处理中的相关性最

为显著,且CRT2处理的土壤养分含量最高,这是因

为CRT措施显著的保持水土效益,使根际土壤养分

汇集[4-5],为微生物的营养来源提供保障,让微生物能

更好地在根际进行物质交换,弥补代谢缺陷[22];同时

轮作增加部分根系分泌物的相对含量,而微生物的趋

化感应使其向根系分泌物含量高的区域聚集[45],从
而进行大量繁殖,使其丰富度和多样性增加[39,46-47]。
此外,本研究发现,轮作pH 较连作有所下降。分析

其原因,是因为随着连作年限的增加,连作障碍愈发

严重,导致土壤酸化,pH逐渐下降[48],连作障碍难以

在短时间内得到缓解。且豆科作物与其他作物进行

耕作时,可通过释放有机酸和质子酸化土壤,使土壤

中难溶性物质得以活化,以促进其他作物对养分的吸

收利用[14],同时也能调整土壤环境以达到适合豆类

生长的酸性条件[49]。但有趣的是,CRT2的土壤pH
较CK2有提高趋势。说明在等高反坡台阶整地与轮

作的双重作用下,由连作障碍导致的土壤酸化有改善

的趋势,而适宜芸豆生长的酸性范围在此基础上,有
待进一步深入研究。综上,等高反坡台阶整地与玉

米—芸豆轮作结合提高土壤养分和根系分泌物的相

对含量,以及根际土壤微生物的相对丰度和多样性;
同时,根系分泌物与土壤微生物的互作对根土微生态

和植物的化感作用、连作障碍等具有调节作用。

4 结 论
(1)等高反坡台阶整地改变根系分泌物的相对含

量,有效提高烃类和轮作模式下酸类的含量;增加土

壤微生物的丰富度和多样性,以及群落OTU数量和

物种相对丰度。
(2)在该措施下,玉米连作和玉米—芸豆轮作均

改变根系分泌物的含量和土壤微生物群落组成,并增

加微生物群落数量、丰富度及多样性,但玉米—芸豆

轮作的提升效果比玉米连作更加显著。
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综上,等高反坡台阶整地与玉米—芸豆轮作结合

更能改变根系分泌物相对含量,有效提高土壤微生物

数量、丰富度及多样性,二者的交互作用对作物根土

微环境改善起到一定的影响。
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