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水肥与间作对设施黄瓜、芹菜品质的调控机制

尹志荣， 马 兰， 金建新， 何进勤， 雷金银
（宁夏农林科学院农业资源与环境研究所，银川  750002）

摘  要： ［目的］ 为明确水肥管理和设施间作等措施对蔬菜土壤微生态及黄瓜、芹菜品质的影响。  ［方法］ 通
过连续 3 a 的田间试验，采用连续水肥（CF，continuous fertilization in irrigation）和隔水一肥（AF，alternating 
fertilization in irrigation）2 种水肥模式， 结合黄瓜单作（CU，cucumber monoculture）、芹菜单作（CE，celery 
monoculture）、黄瓜与芹菜间作（CC，cucumber and celery intercropping）3 种种植模式，系统评估不同处理对

作物品质、土壤理化性质和微生物群落的影响。  ［结果］ CCCF 处理显著提升黄瓜和芹菜的维生素 C 含量

（提升 16.6%~200%），而 CUCF 处理则在可溶性糖积累方面表现出优势。XGB 模型分析揭示，速效钾和

pH 分别是调控维生素 C 和可溶性糖含量的关键因子。微生物组分析显示，间作处理富集特异性 ASVs
（7 371~7 526 个），显著提高 Steroidobacter、Flavobacterium 等促生菌的丰度，同时抑制病原真菌的生长。

功能预测表明，水肥管理主要影响氮循环功能，间作则增强甲烷营养功能。微生物网络分析进一步揭示，

CF 形成紧密的细菌互作网络，AF 提高网络模块性，而 CC 则在保持高连接性的同时维持适度模块性。  
［结论］ 不同水肥和种植管理措施通过调控土壤理化性质、微生物群落结构和生态网络，对作物品质产生差

异化影响。其中，CCCF 和 CUCF 分别适合提升维生素 C 和可溶性糖含量，为设施农业精准调控作物品质

提供新思路。
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Regulation Mechanisms of Water-Fertilizer Management and Intercropping on the 
Quality of Greenhouse Cucumber and Celery

YIN Zhirong， MA Lan， JIN Jianxin， HE Jinqin， LEI Jinyin
（Institute of Agricultural Resources and Environment， Ningxia Academy of 

Agriculture and Forestry Sciences， Yinchuan 750002， China）

Abstract: ［Objective］ This study aimed to investigate the effects of water-fertilizer management and greenhouse 
intercropping on soil microecology and the quality of cucumber and celery. ［Methods］ A three-year field 
experiment was conducted. Two water-fertilizer modes， including continuous fertilization in irrigation （CF） and 
alternating fertilization in irrigation （AF）， were employed. There were three planting patterns， including 
cucumber monoculture （CU）， celery monoculture （CE）， and cucumber-celery intercropping （CC）. The impacts 
of different treatments on crop quality， soil physicochemical properties， and microbial communities were 
systematically evaluated. ［Results］ The CCCF treatment significantly enhanced the vitamin C content in both 
cucumber and celery （16.6%-200%）， while the CUCF treatment exhibited advantages in soluble sugar 
accumulation. XGB model analysis revealed that available potassium and pH were the key factors regulating 
vitamin C and soluble sugar content， respectively. Microbiome analysis indicated that intercropping treatments 
enriched specific ASVs （7 371-7 526） and significantly increased the abundance of plant growth-promoting 
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bacteria， including Steroidobacter and Flavobacterium， while inhibiting pathogenic fungal growth. Functional 
prediction showed that water-fertilizer management primarily influenced nitrogen cycling functions， whereas 
intercropping enhanced methanotrophy functions. Microbial co-occurrence network analysis further revealed that 
CF formed tight bacterial networks， AF increased network modularity， and CC maintained high connectivity 
while preserving moderate modularity. ［Conclusion］ Different water-fertilizer and planting management practices 
differentially influenced crop quality through the regulation of soil physicochemical properties， microbial 
community structure， and ecological networks. Specifically， CCCF and CUCF were suitable for enhancing 
vitamin C and soluble sugar content， respectively， providing new insights for precise quality regulation in 
protected agriculture.
Keywords: water-fertilizer management； intercropping； greenhouse soil； microbiome； microbial network； 

regulation mechanism
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作物品质是现代农业生产的核心目标之一，其

形成过程与土壤微生态环境息息相关［1］。已有研

究［2］表明，土壤微生物作为农业生态系统的重要驱动

因子，通过复杂的代谢网络与根际土壤理化特性形

成动态耦合，在养分转化、次生代谢物合成和作物健

康生长中发挥关键作用。设施农业作为现代农业的

重要形式，通过环境控制和精准管理，为作物品质调

控提供理想平台［3］。这些管理措施可以通过改变土

壤水分、养分分布和 pH 深刻影响微生物的群落结构

和生态功能， 进而调控作物品质的形成［4-5］。

传统设施农业过度依赖水肥投入的粗放管理模

式，不仅导致资源利用效率低下，还引发土壤盐渍化

和微生物多样性下降等问题［6-7］。尤其在长期连续种

植单一作物的情况下，土壤养分失衡与微生物群落

退化更为突出，从而削弱作物品质提升的潜力［8］。这

种单作连续栽培导致的微生态退化和水肥利用效率

低下，亟须通过合理的种植模式和水肥调控策略来

改善。

作为一种可同时优化种植模式和养分管理的方

案，间作以其生态友好的特点为调控土壤微生态环

境提供新思路［9-10］。合理的间作模式可改善根际环

境，增加有益微生物数量和活性， 抑制病原菌扩散，

并通过根系分泌物的互作来调控微生物群落的组成

和功能，从而促进养分循环和次生代谢物合成［3，9，11］。

在设施农业条件下，尚缺乏对“水肥配置—间作模

式”协同管理如何精准调控土壤微生态并最终影响

作物品质的系统解析。此外，现有研究多聚焦于单

一因素（如水肥管理或间作配置）的影响，尚未对它

们的综合作用机理及其对土壤健康与作物品质形成

的耦合关系进行深入探讨。

黄瓜和芹菜作为设施农业中的重要经济作物，

对土壤微生态环境和品质形成的响应敏感。为此，

本研究于宁夏银川西夏区平吉堡现代农业示范园区

开展连续 3 a 的田间试验，设置 6 种不同的水肥管理

和间作模式组合，通过监测黄瓜和芹菜的品质指标，

以及根际土壤理化特性和土壤细菌、真菌群落的动

态变化，综合评估水肥与间作对土壤微生态及作物

品质的影响。本研究旨在评估不同水肥配置和设施

间作对作物品质的影响，明确水肥管理和间作模式

对土壤微生态的调控效应，阐明微生态调控介导的

作物品质形成机制。研究结果将为设施土壤健康调

控及作物品质提升提供理论依据和技术支持。

1　材料与方法
1.1　样地概况

试验于 2022 年 4 月至 2024 年 8 月在宁夏银川西

夏 区 平 吉 堡 现 代 农 业 示 范 园 区 内（106° 01′00″E，

38°24′00″N）连续开展。该地区年平均气温 9.6 °C，

年平均降水量 196 mm，具有典型的半干旱特征，年无

霜期约 188 d，空气相对湿度 40%。试验地土壤类型为

灰钙土，供试土壤体积质量 1.43 g/cm3，田间持水率

23.17%，有机质 16.70 g/kg，pH 8.23，全盐 1.16 g/kg，
全氮 1.06 g/kg，全磷 1.23 g/kg，全钾 18.63 g/kg，速效

钾 237 mg/kg，速效磷 75 mg/kg。试验设施为标准塑

料拱棚（长 100 m，宽 15.5 m），面积 1 550 m2，采用塑

料薄膜作为覆盖材料，东西 2 个采光屋面各 700 m2，

内部设有 1.5 m 宽砖砌过道。

1.2　试验设计

以黄瓜和芹菜为供试作物，分别于 2022 年 4 月

5 日、2023 年 3 月 25 日和 2024 年 4 月 11 日进行定植。

采用两因素随机区组设计，设置种植模式和灌水施

肥管理 2 个处理因素，每个处理重复 3 次。种植模式

包 括 黄 瓜 与 芹 菜 间 作（CC，cucumber and celery 
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intercropping）、黄瓜单作（CU，cucumber monoculture）及
芹菜单作（CE，celery monoculture）； 灌水施肥模式包括

一水一肥（CF，continuous fertilization in irrigation）和隔

水一肥（AF，alternating fertilization in irrigation）。据此

设置 6 个处理组合： CCCF、CCAF、CUCF、CUAF、

CECF 和 CEAF，每个处理重复 3 次。黄瓜按东西走

向起垄，起垄的同时覆膜和铺滴灌带，垄面宽 100 
cm，每垄移栽 2 行，行距 40~50 cm，株距 30 cm，垄间

距 80 cm。黄瓜与芹菜间作是于黄瓜移栽后在 2 种植

垄间移栽芹菜苗，芹菜按行间 20 cm，株距 15 cm 移

栽，共移栽 3 行。黄瓜单作、芹菜单作种植要求一致。

3 种种植模式的种植面积均为 420 m2。

试验采用滴灌节水灌溉，黄瓜滴灌量及灌溉次

数参照当地常规灌溉量设定为常规灌水量的 80%，

即 180 m3/（667 m2），灌水频率控制在 7~10 d/次，根

据天气情况可随时调节。为方便试验统一管理，芹

菜灌水时间与黄瓜灌水时间保持一致，灌水量为

100 m3/（667 m2）。灌水量均通过水表计量控制。

肥料说明：基肥以商品有机肥 600 kg/（667 m2）、

蚯蚓粪 400 kg/（667 m2）和复合肥 80 kg/（667 m2）为

基准进行施用。追肥采用减量施肥模式，在常规大

量元素水溶肥用量基础上减少 20%，配施沼液复合

微生物肥和抗茬灵微生物菌剂，大量元素水溶肥

120 kg/（667 m2）、沼液复合微生物肥 150 kg/（667 m2）

和抗茬灵微生物菌剂 1 000 mL/（667 m2）。其中，大量

元素水溶肥在定植至开花期以高氮型为主，开花后至

拉秧期以高钾型为主。

1.3　测定方法

与每年试验种植前及拉秧时采用五点法采集根

层 0~20 cm 土壤样品，单作处理组在作物行内和行

间各取 3 个标准样品混合［12］。采集的土样分为 2 部

分：一部分风干过筛用于理化性质测定；另一部分

-80 °C 保存用于微生物分析。

土壤理化性质测定参照《土壤农业化学分析方

法》［13］方法进行。pH 采用 pH 计测定（土水比 1∶2.5）；
电导率采用电导率仪测定；有机质采用全有机碳分

析仪（Multi-N/C 3100，Jena）测定；水解性氮采用碱

解扩散法测定；有效磷采用 Bray 法，紫外分光光度计

（UV2310 Ⅱ）测定 ；速效钾采用火焰光度法测定

（6400A）。

与黄瓜、芹菜种植后，随机选择并标记固定每个

处理其中的 15 垄为植物调查取样及产量收获测产小

区。植物的可溶性糖采用蒽酮比色法测定；植物硝

酸盐采用紫外分光光度法测定；植物的维生素 C 和可

溶性蛋白分析分别使用 2，6-二氯靛酚滴定法和考马

斯亮蓝法。植物成熟时用电子天平（精度为 0.01 g）
称量选定区域的每次采摘量，并在试验结束后汇总

换算为黄瓜、芹菜全生育期的产量。因本文重点从

植物品质的角度进行分析，故未对产量进行详细

分析。

采用 FastDNA® Spin Kit 提取土壤微生物 DNA，

以 NanoDrop2000 检测 DNA 纯度和浓度，1.0% 琼脂糖

凝胶电泳检测 DNA完整性。细菌 16S rRNA的 V4-V5
区 采 用 338F/806R 引 物 扩 增 ，真 菌 ITS1 区 采 用

ITS1F/ITS2R 引物扩增。PCR 产物在 Illumina Miseq 
PE300平台（美吉生物医药有限公司）进行测序。

1.4　数据分析

微生物群落数据分析基于 QIIME 2 2019.4平台完

成。原始数据经 demux插件解复用后，通过 cutadapt切
除引物序列，采用 DADA2 进行质量过滤、去噪声、序

列 合 并 及 嵌 合 体 去 除 。 分 类 学 注 释 采 用 feature-
classifier 的 classify-sklearn 分 类 器 ，与 Greengenes 和

UNITE 数据库比对。 Alpha 多样性采用 Chao1 和

Shannon 指数评估， Beta 多样性基于 Bray-Curtis 距

离计算。

统计分析在 R 环境中进行，采用 ggplot2 进行数

据可视化。不同处理间差异采用单因素方差分析

（ANOVA），而水肥管理和种植模式的交互作用采用

多 因 素 方 差 分 析 进 行 评 估 。 组 间 多 重 比 较 采 用

Tukey 检验。利用 XGBoost 算法考察土壤理化因子

对作物品质的贡献。细菌和真菌功能预测分别采用

FAPROTAX 和 FUNGuild 完成。

2　结果与分析
2.1　水肥管理和种植模式对黄瓜、芹菜品质的影响

连续 3 a 的研究结果表明，不同水肥管理和种

植模式显著影响黄瓜和芹菜的品质特征（表 1）。

CCCF 显著促进黄瓜维生素 C 的积累，该处理下在

2022 年达 44.11 mg/kg，较 CUCF 处理提高 16.6%
（p<0.05）。促进效应在 2023 年和 2024 年持续存在，

表明间作连续水肥对维生素 C 积累具有稳定的调控

作用。然而，就可溶性糖而言，CUCF 表现出明显优

势，表明不同品质指标对水肥管理和种植模式呈非线

性响应模式。意味着在设施农业生产中，需要根据作

物品质目标的优先级，合理选择管理措施。

相比于间作处理，芹菜品质对水肥管理的响应

更为显著。 CF 的维生素 C 质量分数在 2022 年达

159.02~161.00 mg/kg，较 AF 提高 5.91%~24.20%
（p<0.05）。特别是在 2024 年，CCCF 处理下芹菜维

生素 C 质量分数较其他处理提升 99.89%~200.00%，

表明间作连续水肥对芹菜营养品质的显著调控效应。
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2.2　水肥管理和种植模式对土壤理化特性的影响

水肥管理对土壤理化性质的影响也极为显著

（表 2）。其中，水解性氮（p=0.01）最为显著，其次是

电导率（p=0.09）和有机质（p=0.06）。AF 表现出较

强的土壤氮素积累效应。2022 年 CUAF 处理的水解

性氮质量分数达 161.00 mg/kg，2023 年仍保持较高

水平，为 87.75 mg/kg。表明隔水一肥模式能够显著

改善土壤氮素。长期累积效应需要进一步关注其对

土壤微生物和作物品质的影响。不同作物在相同处

理时，土壤理化特性仍然具有显著差异，如 CUAF 的

土壤电导率显著高于 CEAF 处理，可能与作物种类

及其养分吸收特性有关。

种植模式对土壤理化性质的影响相对较小，pH、

电导率、有机质和水解性氮等指标均未达显著水平

（p>0.05）。然而，水肥管理与种植模式的交互作用

显著影响土壤水解性氮（p<0.01）、有机质（p=0.01）
和 电 导 率（p=0.02），而 单 个 处 理 的 影 响 不 显 著 ，

表明二者在调控土壤理化性质方面有明显的协同

效应。

不同水肥管理和间作模式组合对不同植物的土

壤理化具有差异性的调控效应。为明确关键的响应

因子，基于 XGB 模型，分析土壤理化因子对作物品质

的贡献度（图 1）。水肥管理和种植模式诱导的土壤

环境变化能够显著解释黄瓜和芹菜品质的变化（R2

为 0.673~0.935）。表明水肥管理和种植模式通过调

控土壤环境在作物品质形成过程中发挥重要作用。

具体而言，pH 是影响黄瓜可溶性糖的关键因子，而速

效钾则是调控维生素 C 积累的主导因素（贡献率>

80%）。

2.3　水肥管理和种植模式对土壤微生物群落结构的

影响

水肥管理显著影响土壤细菌群落多样性（表 3，p
=0.04）。AF 显著提升细菌群落的多样性指数，其中

CUAF 和 CCAF 处理的细菌超指数较相应的 CF 处

理分别提高约 10.0% 和 24.0%。虽然水肥管理对细

菌的香农平均度和系统发育多样性影响不显著（p=
0.49，p=0.10），但 AF 表现出较高的香农平均度和香

农指数，意味着该隔水一肥模式可能有利于形成更

复杂的细菌群落结构。

真菌群落对管理措施的响应表现出一定特异

性。尽管水肥管理对真菌群落的 alpha 多样性指数

影响未达显著水平（p>0.05），但 AF 处理下的真菌

超指数和香农指数仍较 CF 处理提高 2.7%~4.8%，

反映出水肥管理对真菌群落结构具有潜在的调控

作用。

群落组成分析进一步揭示管理措施的微生态

效应。细菌群落中 6 个处理共有 821 个 ASVs，其
中 间 作 处 理 CCCF 和 CCAF 分 别 独 有 7 371 和 7 
526 个特异性 ASVs，而 AF 处理组则富集 7 480~7 
534 个 ASVs（图 2a）。真菌群落呈现相似格局，共

有 ASVs 为 130 个，间作处理特异性 ASVs 为 265~
313 个，AF 处理组则达到 658~756 个（图 2b）。表

明不同水肥管理和种植模式对微生物群落组成产

生显著的选择效应，其中 CC 和 AF 处理均能显著

增加特异性微生物类群的丰度，尤其是细菌群落

的富集。

表 1　不同管理措施下黄瓜和芹菜品质

Table 1　The quality of cucumber and celery under different management practices

年份

2022

2023

2024

处理

CU/CECF
CCCF

CU/CEAF
CCAF

CU/CECF
CCCF

CU/CEAF
CCAF

CU/CECF
CCCF

CU/CEAF
CCAF

黄瓜

可溶性糖/%

1.49±0.04a
0.50±0.04b
0.47±0.04b
0.50±0.04b
1.78±0.02a
1.17±0.07b
1.68±0.11a
1.58±0.03a
1.25±0.02a
1.08±0.09a
1.08±0.01a
0.78±0.06b

维生素 C/
（mg·kg−1）

37.82±0.10b
44.11±0.13a
32.91±0.27b
34.74±0.04b
51.33±0.42b
61.21±0.15a
41.71±0.07c
56.34±0.05ab

109.12±0.16b
164.20±1.26a

90.93±0.24b
90.92±0.01b

可溶性蛋白/
%

0.30±0.01b
0.40±0.02a
0.40±0.02a
0.40±0.03a
0.41±0.02a
0.40±0.02ab
0.35±0.02b
0.37±0.02ab
0.04±0.02a
0.02±0.01a
0.02±0.01a
0.03±0.01a

芹菜

可溶性糖/%

0.48±0.02c
0.49±0.03a
0.45±0.02d
0.47±0.02b
0.86±0.07a
0.58±0.05c
0.67±0.03bc
0.78±0.02ab
0.08±0.01c
0.38±0.03a
0.30±0.03b
0.08±0.01c

维生素 C/
（mg·kg−1）

159.02±0.16a
161.00±0.16a
128.04±0.10c
152.02±0.23b
100.43±0.32d
162.01±0.72a
135.23±0.37b
119.03±0.32c

36.42±0.19c
109.28±0.25a

54.61±0.12b
54.67±0.29b

硝酸盐/
（mg·kg−1）

834±12.82d
1 597±33.64b
1 011±10.29c
2 248±11.43a

900±33.80c
2 900±194.24b

900±38.29c
4 000±107.78a
2 400±53.07b
2 800±130.23a
2 100±99.94c
2 300±7.27bc

注：表中数据为平均值±标准误；同列不同小写字母表示不同处理间在 0. 05 水平上差异。下同。
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表 2　不同管理措施下土壤理化因子

Table 2　Soil physicochemical properties under different management practices

年份

2022

2023

2024

水肥管理

种植模式

水肥管理*种植模式

处理

CUCF
CECF
CCCF
CUAF
CEAF
CCAF
CUCF
CECF
CCCF
CUAF
CEAF
CCAF
CUCF
CECF
CCCF
CUAF
CEAF
CCAF

pH

8.64±0.19a
8.59±0.13a
8.51±0.53a
8.39±0.20a
8.72±0.51a
8.78±0.47a
7.95±0.17a
7.96±0.49a
7.93±0.01ab
8.00±0.08a
7.97±0.24a
8.09±0.17b
7.83±0.26ab
7.89±0.15ab
7.88±0.12b
8.09±0.10ab
8.01±0.05ab
8.07±0.04a

p=0.16
p=0.71
p=0.27

电导率/
（ms·cm−1）

0.19±0.02cd
0.21±0.02c
0.27±0.02b
0.38±0.02a
0.14±0.02e
0.17±0.01d
0.32±0.02a
0.28±0.02a
0.31±0.02a
0.27±0.02ab
0.26±0.02ab
0.21±0.02b
0.23±0.11ab
0.23±0.11ab
0.23±0.03a
0.18±0.04ab
0.21±0.04ab
0.13±0.02b

p=0.09
p=0.35
p=0.02*

有机质/
（g·kg−1）

22.00±0.82ab
20.00±1.63b
21.40±0.44ab
24.00±0.16a
19.30±1.33b
18.40±1.27b
22.95±0.65bc
20.80±1.16cd
30.55±1.35a
25.10±0.99b
17.70±0.11d
22.50±1.27bc
21.67±1.47ab
20.53±1.31b
27.83±2.39a
22.23±2.98ab
19.23±0.76b
20.00±1.98b

p=0.06
p=0.20
p=0.01*

水解性氮/
（mg·kg−1）

96.00±4.00bc
110.00±8.57ab

92.00±6.86c
161.00±2.37a

92.00±1.80c
76.00±5.55d
86.90±6.85bc
89.50±4.86b

111.45±2.41a
87.75±2.92bc
73.20±0.83c
81.45±5.35bc

104.33±21.17a
105.33±20.42a
124.67±9.84a
103.00±20.40a

96.00±10.68a
89.33±2.49a

p=0.01*

p=0.56
p=0*

有效磷/
（mg·kg−1）

72.30±1.04d
85.50±1.67b
80.10±4.34c

117.20±6.52a
64.60±3.54e
77.00±1.31c

208.60±9.50cd
242.30±15.41b
338.50±1.35a
241.80±2.55b
218.80±3.53d
194.75±12.59d
206.33±15.33abc
156.33±10.21d
291.67±18.62a
242.00±62.79ab
183.00±13.49bcd
174.00±4.90cd

p=0.39
p=0.53
p=0.15

速效钾/
（mg·kg−1）

270.00±7.19cd
370.00±2.29ab
325.00±4.33b
565.00±20.82a
290.00±17.96c
256.00±16.08d
427.60±1.52ab
329.60±3.15c
425.10±5.46ab
371.30±18.92bc
436.10±30.06a
338.85±24.83c
202.33±26.54a
228.00±8.16a
224.33±13.07a
232.00±9.93a
210.67±20.27a
226.00±18.4a

p=0.90
p=0.46
p=0.50

注：*表示差异显著（p<0. 05）。下同。

100

80

60

40

20

0

贡
献
值

/%

(a) 黄瓜可溶性糖

有效磷 速效钾 电导率 水解性氮 有机质 pH

RMSE=0.025
R2=0.877

100

80

60

40

20

0

贡
献
值

/%

(b) 黄瓜维生素C

有效磷 速效钾电导率 水解性氮有机质 pH

RMSE=4.614
R2=0.673

100

80

60

40

20

0

贡
献
值

/%

(c) 芹菜可溶性糖 100

80

60

40

20

0

贡
献
值

/%

(d) 芹菜维生素C

有效磷 速效钾电导率 水解性氮 有机质pH 有效磷 速效钾电导率水解性氮 有机质pH

RMSE=0.003
R2=0.935

RMSE=5.741
R2=0.686

土壤物理化学因子 土壤物理化学因子
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图 1　土壤物理化学因子对黄瓜和芹菜品质的贡献

Fig. 1　Contribution of soil physicochemical factors to the quality of cucumber and celery
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注：图 a、图 b为细菌和真菌 ASV水平的 Upset图；图 c、图 d为细菌和真菌前 10个门相对丰度；图 e、图 f为细菌和真菌群落 Beta多样性差异。

图 2　不同管理措施下土壤细菌和真菌群落组成及差异

Fig. 2　Compositions and differences of soil bacterial and fungal communities under different management practices

表 3　不同管理措施下土壤微生物 alpha 多样性

Table 3　Alpha-diversity of soil microbe under different management practices

土壤微生物

细菌

水肥管理

种植模式

水肥管理×种植模式

真菌

水肥管理

种植模式

水肥管理×种植模式

处理

CUCF
CECF
CCCF
CUAF
CEAF
CCAF

CUCF
CECF
CCCF
CUAF
CEAF
CCAF

超指数

2 888.68±111.98a
3 032.13±242.77a
3 163.95±263.34a
3 176.92±109.23a
3 267.40±312.73a
3 583.55±332.08a

p=0.04*

p=0.58
p=0.59

315.65±52.35a
360.51±61.57a
332.25±35.28a
324.17±39.88a
377.70±22.33a
344.43±5.00a

p=0.09
p=0.57
p=0.90

香农指数

7.22±0.05a
7.13±0.05a
7.25±0.09a
7.27±0.04a
7.29±0.09a
7.30±0.07a

p=0.04*

p=0.86
p=0.53

3.90±0.24ab
4.05±0.09a
3.59±0.46ab
3.98±0.11a
3.91±0.07a
3.95±0.16a

p=0.32
p=0.51
p=0.60

香农平均度

0.91±0a
0.89±0c
0.90±0ab
0.90±0.01ab
0.90±0ab
0.90±0bc

p=0.49
p=0.75
p=0.48

0.06±0.01ab
0.06±0.01a
0.04±0.01ab
0.06±0.01ab
0.04±0.01b
0.06±0.00a

p=0.47
p=0.77
p=0.17

系统发育多样性

334.33±19.44a
349.45±35.37a
365.44±43.53a
368.35±28.80a
370.92±35.87a
416.22±48.84a

p=0.10
p=0.63
p=0.59

90.21±12.84a
104.80±8.24a

88.79±11.00a
86.20±7.45a
91.97±5.97a
94.59±1.21a

p=0.13
p=0.78
p=0.22

308



第  3 期 尹志荣等：水肥与间作对设施黄瓜、芹菜品质的调控机制

http : ∥ stbcxb.alljournal.com.cn

由图 2 可知，在门水平上，水肥管理和种植模式

主要通过调控丰度而非类群组成影响细菌群落，优

势门包括 Proteobacteria、Acidobacteriota、Firmicutes、
Actinobacteriota 和 Chloroflexi。相比之下，真菌群落

的 响 应 更 为 显 著 ，AF 处 理 富 集 Botryotrichum、

Pseudombrophila 等 类 群 ，CC 则 通 过 提 高

Botryotrichum、Fusarium 等的丰度增强优势门的主导

地位。Beta 多样性分析表明，水肥管理是影响微生

物群落组成的主导因素（p<0.001）。表明水肥管理

是塑造土壤微生物群落结构的关键驱动力，细菌群

落主要表现为丰度的变化，而真菌群落则呈现出更

显著的类群组成差异。

2.4　关键微生物类群对水肥管理和种植模式的响应

特征

差异性分析识别出多个对水肥管理和种植模式

敏感的指示性微生物（图 3）。 AF 处理显著富集

f_TRA3-20、Chryseolinea 等 细 菌 类 群（p<0.05）及

Linnemannia、Schizothecium 等真菌（p<0.01）。CC 模式

则促进 Steroidobacter、Flavobacterium 等促生菌的积累

（p<0.05），同时抑制某些潜在病原菌的生长。

功能预测显示（图 4）结果，CF 处理增强细菌的氮

循环相关功能，包括硝化、反硝化等过程。间作条件下

甲烷营养功能增强，而单作（CU 或 CE）则表现出较强

的硝酸盐还原能力。真菌功能组表现出明显的处理特

异性，即 AF处理影响真菌群落特性超过细菌群落，CF
则显著富集外生菌根真菌，而植物内生菌在 AF 处理

中较为丰富。值得注意的是，CC显著降低病原真菌的

丰度，可能是其促进作物生长的重要机制之一。这些

功能组的差异性分布反映土壤微生物群落对管理措施

的适应性响应机制。值得注意的是，不同功能类群之

间可能存在协同进化关系，例如，氮循环相关功能与真

菌共生体的动态平衡可能是土壤生态系统自我调节的

关键［2］。这种功能层面的适应性变化暗示管理措施具

有调控生态系统稳定性的能力。

2.5　微生物共现网络响应管理措施的特征

微生物间的互作关系呈现出显著的处理效应

（图 5）。网络分析结果表明，群落丰度与连接度并不

总是正相关，凸显微生物互作在群落构建中的重要

性（表 4）。CF 处理形成更为紧密的细菌互作网络，

表现为较高的边数（204）、平均度（8.16）和图密度

（0.17）。然而，AF 处理下的网络表现出更高的模块

性和更短的平均路径长度，表明该处理可能促进微

生物群落的功能分化和信息传递效率。与细菌网络

相比，真菌网络对水肥措施的响应较弱。

CC 的微生物网络表现出较强的互作强度。在细

菌网络方面，CC 处理的平均度（5.70）和图密度（0.12）
显著高于单作处理 CU 和 CE（2.57~4.13 和 0.06~
0.09）。在真菌网络特征上，CC处理的平均度（6.33）和
平均聚类系数（0.63）同样高于单作处理（4.53~5.65和

0.51），表明间作显著增强微生物群落成员间的互作。

这些拓扑结构的差异揭示管理措施对微生物群落组织

方式的塑造作用。水肥管理主要通过改变网络的紧密

度和模块化来调节功能分化，而间作则通过增强群落

成员间的互作来提高网络的稳定性。
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注：图 a 为不同水肥管理下细菌差异物种；图 b 为不同水肥管理下真菌差异物种；图 c 为不同种植模式下细菌差异物种；图 d 为不同种植模式

下真菌差异物种。

图 3　不同管理措施下土壤细菌和真菌属差异物种

Fig. 3　Differential species of soil bacterial and fungal genera under different management practices
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表 4　不同管理措施下微生物共现网络的拓扑属性

Table 4　Topological properties of microbial co-occurrence networks under different management practices

网络类型

细菌网络

真菌网络

属性

节点

边

平均度

网络直径

图密度

模块化

平均聚类系数

平均路径长度

节点

边

平均度

网络直径

图密度

模块化

平均聚类系数

平均路径长度

一水一肥 CF
50

204
8.16

5
0.17
0.42
0.53
2.52
49

100
4.08

9
0.09
0.51
0.44
3.13

隔水一肥 AF
48

122
2.54

5
0.05
0.53
0.21
2.23
50

122
4.88

7
0.1
0.49
0.47
3.06

黄瓜单作 CU
45
93

4.13
13

0.09
0.61
0.51
4.51
51

144
5.65

9
0.11
0.51
0.51
3.39

芹菜单作 CE
47

121
2.57

6
0.06
0.55
0.28
1.94
49

111
4.53
14

0.09
0.53
0.51
5.11

间作 CC
47

134
5.70
10

0.12
0.49
0.52
3.49
49

155
6.33
10

0.13
0.53
0.63
3.76

10

8

6

4

2

0

(a)
效
应
值

厌氧氨氧化

无氧光合自养
反硝化

硝酸盐反硝化

亚硝酸盐反硝化

氧化亚氮反硝化

光能异养

60

50

40

30

20

0

(b)

效
应
值

10

甲烷营养

硝酸盐还原

3000

2500

2000

1500

1000

0

(c)

效
应
值

500

动物寄生物

动物病原体

内生植物

地衣寄生虫

植物病原体

未定义的腐生生物

木头腐生生物

粪便腐生生物

外生菌根

垃圾腐生生物

3000

2500

2000

1500

1000

0

(d)

效
应
值

500

3500

4000

4500

粪便腐生生物

外生菌根

垃圾腐生生物

土壤腐生生物

未定义的腐生生物

动物病原体

内生植物

地衣寄生虫

植物病原体

木头腐生生物

一水一肥或植物单作
隔水一肥或植物间作

细菌差异功能 细菌差异功能

真菌差异功能 真菌差异功能

注：图 a 为不同水肥管理下细菌差异功能；图 b 为不同种植模式下细菌差异功能；图 c为不同水肥管理下真菌差异功能；图 d 为不同种植模式

下真菌差异功能。

图 4　不同管理措施下土壤细菌和真菌属差异功能

Fig.4　Differential functions of soil bacterial and fungal genera under different management practices
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(a) CF

(b) AF

(c) CU

(d) CE

(e) CC

细菌 真菌

图 5　不同管理措施下微生物的共现网络

Fig. 5　Microbial co-occurrence networks under different management practices
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3　讨  论
3.1　水肥管理和种植模式调控黄瓜和芹菜品质的非

生物过程

本研究发现，CCCF 处理对维生素 C 的积累具有

显著且持续的促进作用，但对可溶性糖的影响则呈

现出不同模式。XGB 模型分析揭示这种差异化响应

背后的关键驱动因素，即速效钾是维生素 C 积累的主

要调控因子（贡献率>80%），而 pH 则主导着可溶性

糖的形成（图 1）。与 HU 等［14］的研究相呼应，钾素通

过调控 L-半胱氨酸脱氢酶和抗坏血酸氧化酶的活

性，在维生素 C 合成过程中发挥关键作用。因此，

CCCF 处理可能通过优化水肥配比提供更均衡的钾

素营养，从而促进维生素 C 的合成。相比之下，在可

溶性糖的积累方面，WANG 等［15］研究表明，适宜的

pH 环境能提高根系对养分的吸收效率， 进而影响糖

分转运和积累。解释了为什么 CUCF 处理下黄瓜表

现出较高的可溶性糖，该处理可能创造更适合糖分

积累的 pH 环境。

水肥管理与种植模式的显著交互效应揭示一个

复杂的调控网络，特别是在水解性氮和有机质的动

态变化方面（表 2）。这种交互作用暗示着不同作物

间可能存在养分需求的互补效应［16-18］。CCCF 处理

通过优化水分和养分的供应模式，创造更有利于维

持养分平衡的土壤环境，从而为作物品质的稳定形

成提供基础条件。

3.2　水肥管理和种植模式调控黄瓜和芹菜品质的生

物过程

水肥管理和种植模式通过重塑微生物群落结构

和调控关键功能菌群的丰度影响作物品质形成［19-20］。

其中，CCCF 处理在维生素 C 积累方面表现出显著优

势（表 1），与其独特的微生物群落组成密切相关。已

有研究［21］表明，间作通过根系分泌物的互补效应，促

进特异性微生物类群的富集。是因为不同作物的根

系分泌物为特定微生物提供专一性碳源，从而塑造独

特的微生物群落结构［22］。值得注意的是，间作显著富

集具有多重生态功能的促生菌，如参与有机质分解和

养分转化的 Steroidobacter［23］、能分泌植物激素和铁载

体 的 Flavobacterium［24］及 参 与 土 壤 碳 氮 循 环 的

Nodosilinea_PCC-7104［25］。在真菌方面，CCCF 处

理富集的外生菌根真菌通过扩大根系吸收面积，在养

分吸收和品质形成中发挥重要作用［26］。

从功能角度来看，间作条件增强的甲烷营养功能

可能通过改善土壤通气性优化根际环境（图 4b），而水

肥管理影响的氮循环功能则直接调控氮素有效性（图

4a），进而影响维生素 C 等次生代谢物的合成［14，27-28］。

另外，AF 处理中富集的植物内生菌可直接参与宿主

代谢过程（图 4c），产生多种生物活性物质，在调控果

实品质方面发挥重要作用［26］。

3.3　水肥管理和种植模式调控黄瓜和芹菜品质的微

生态过程

微生物网络分析揭示管理措施对土壤微生物群

落互作模式的差异性调控效应［29］。在水肥管理方

面，CF 处理下形成的紧密细菌网络结构（图 5），这种

特征可能促进群落成员间的物质和信息交换，有利

于养分的高效循环和代谢产物的转化［30-31］。相比之

下 ，AF 处 理 形 成 的 高 模 块 性 网 络 结 构（表 4）。

HERNANDEZ 等［32］指出，模块化的网络结构有利于

形成功能专一的微生物亚群，提高群落对环境变化

的适应能力。特别是其较短的平均路径长度可能促

进群落内信息的快速传递（表 4）。
在间作系统中，CC 处理在细菌和真菌网络中均

展现出显著的优化效应。细菌网络方面，CC 处理的

平均度和图密度明显高于单作处理 CU 和 CE（表 4），
表明间作显著增强细菌群落成员间的互作强度。真

菌网络同样呈现出较高的平均度和平均聚类系数，

且保持适度的模块性，这种高连接性与模块化并存

的平衡特征不仅有助于维持微生态系统的稳定性（表

4），还可能通过优化养分循环网络来提升作物品质。

反映 CC 处理在调控微生物群落功能方面具有独特

优势。

因此，不同管理措施通过特异性的方式重塑微

生物互作网络。水肥管理主要通过调节网络的结构

特征（如紧密度，图 5）来影响群落功能，而间作系统

则通过同时优化细菌和真菌网络的互作强度（表 4），
构建更为稳定的微生态环境。这种微生物网络结构

的优化调控为作物品质的提升提供微生态基础，同

时也揭示不同管理措施通过重塑微生物互作网络，

进而影响作物品质的作用机理。

4　结 论
1）间作连续水肥（CCCF）是提升设施蔬菜品质

的优效管理模式。该处理显著提高黄瓜和芹菜的维

生素 C 质量分数（16.6%~200%），而单作连续水肥

更有利于黄瓜可溶性糖的积累。

2）品质提升效应是通过土壤理化性质改善和微

生物群落优化协同实现。在土壤理化层面，速效钾

是调控维生素 C 积累的主导因子，而 pH 则显著影响

可溶性糖的形成；在微生物群落层面，间作显著富集

以 Steroidobacter 为代表的促生菌群，同时有效抑制
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病原真菌的生长；在微生态系统层面，连续水肥处理

形成紧密的微生物互作网络，促进养分循环和代谢

产物的转化。

3）不同处理组合通过差异化的微生物网络结构

发挥调控作用。间作处理在保持较高连接性的同时

维持适度模块性，这种平衡的网络特征有利于维持

土壤微生态系统的稳定性。
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