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摘要：【目的】旨在探讨薄壳山核桃（Carya illinoensis）不同林药种植模式对土壤微生物群落多样性的影响。

【方法】利用高通量测序技术，分析薄壳山核桃+丹参、薄壳山核桃+射干和单作种植模式下，3年后根际与非根

际土壤微生物 Alpha多样性、Beta多样性、群落结构及其与土壤环境因子的相关性。【结果】薄壳山核桃套种丹

参、射干及单作模式下，根际与非根际土壤细菌和真菌群落的ACE、Chao1、Shannon和 Simpson指数均无显著差

异，但套种模式下各指数均有一定提高。在细菌群落中，假单胞菌门和酸杆菌门为显著优势菌门；相比不套种，

套种丹参和射干的土壤中，假单胞菌门的相对丰度降低，酸杆菌门的相对丰度提高。α-变形菌纲、β-变形菌

纲、酸杆菌门Gp6组、Gp4组和热嗜油菌纲为显著优势菌纲；相比不套种，套种丹参和射干的土壤中，α-变形菌

纲和β-变形菌纲的相对丰度降低，酸杆菌门Gp6组、Gp4组和热嗜油菌纲的相对丰度提高。不同种植模式下，

土壤细菌以Unclassified、Gp6、Gp4、Gp3为显著优势菌属，套种射干和丹参的土壤中Gp6、Gp4的相对丰度高于单

作。在真菌群落中，担子菌门和子囊菌门为显著优势菌门；相比不套种，套种丹参和射干的土壤中子囊菌门的

相对丰度显著升高，担子菌门显著降低。伞菌纲、粪壳菌纲、座囊菌纲、被孢霉纲和散囊菌纲为显著优势菌纲；

相比不套种，伞菌纲相对丰度显著降低，粪壳菌纲、座囊菌纲和被孢霉纲显著升高。土壤真菌以 Unclassified、
Mortierella、Fusarium为显著优势菌属，套种射干和丹参的土壤中Mortierella、Fusarium的相对丰度高于单作。土

壤 pH和蔗糖酶是影响土壤细菌属群落的主要环境因子，土壤 pH是真菌群落的主要环境因子。【结论】薄壳山核

桃林地套种射干和丹参可显著改变土壤微生物群落结构，有利于提高土壤有机质含量、促进土壤难溶性磷转化

为植物能够吸收的有效磷，但可能会产生连作障碍，建议2~3年轮作套种。
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Abstract：［Objective］The effects of soil microbial community diversity on different planting patterns of 
Carya illinoensis with medicinal plants were investigated to determine appropriate patterns.［Method］High-
throughput sequencing was used to analyze，the changes of alpha diversity，beta diversity，community structure 
and correlations with soil environmental factors of rhizosphere and non-rhizosphere soil microorganisms under 
Carya illinoensis+Salvia miltiorrhiza，Carya illinoensis +Belamcanda and monoculture planting patterns for 3 
years.［Result］There was no significant difference in the ACE，Chao1，Shannon，and Simpson indices of bacteri⁃
al and fungal communities in the rhizosphere and non-rhizosphere soil among Carya illinoensis+Salvia miltior⁃
rhiza， Carya illinoensis +Belamcanda and monoculture，but the interplanting was improved compared with di⁃
versity indices. In the bacterial community，Pseudomonadota and Acidobacteriota were significantly dominant 
fungal phyla，compared with monoculture，the relative abundance of pseudomonadota was decreased and Acido⁃
bacteriota was increased in interplanting Salvia miltiorrhiza and shoot soil.α-Proteobacteria，β-Proteobacteria，
Gp 6 group，Gp 4 group and Thermoleophilia were the significantly dominant groups.Compared with single crop⁃
ping，the relative abundance of α -proteobacteria and β-proteobacteria was reduced in interplanting Salvia milt⁃
iorrhiza and shoot soil，and the relative abundance of Gp 6 group，Gp 4 group and Thermoleophilia was in⁃
creased.The soil bacteria in different cultivation patterns were dominated by Unclassified，Gp6，Gp4 and Gp3.
The relative abundance of Gp6 and Gp4 was higher in intercropping Belamcanda chinensis and Salvia miltior⁃
rhiza than in single cropping.In the fungal community，Basidiomycota and Ascomycota were significantly domi⁃
nant bacteria. Compared with single cropping，the relative abundance of interplanting Salvia miltiorrhiza and 
shoot soil was significantly increased，and Basidiomycota decreased significantly.Agaricomycetes，Sordariomy⁃
cetes，Dothideomyce，Mortierellomycetes and Eurotiomycetes were the significantly dominant groups.Compared 
with non-intercropping，the relative abundance of Agaricomycetes significantly decreased，while the relative abun⁃
dances of Sordariomycetes，Dothideomycetes，and Mortierellomycetes significantly increased.The soil fungi were 
dominated by Unclassified，Mortierella and Fusarium.The relative abundance of Mortierella and Fusarium was 
higher in intercropping Belamcanda chinensis and Salvia miltiorrhiza than in single cropping. pH and sucrase 
were important environmental factors affecting the soil bacterial communities.［Conclusion］The planting pat⁃
terns of Carya illinoensis+Salvia miltiorrhiza and Carya illinoensis +Belamcanda chinensis significantly affect 
soil microbial community structure，can improve the soil organic matter content and promote the transformation 
of soil insoluble phosphorus into effective phosphorus. At the same time，there may be continuous cropping ob⁃
stacles，so crop rotation pattern is recommended.

Keywords：Carya illinoensis；interplanting；microbial diversity；microbial community structure

【研究意义】复合经营可通过林药、林粮、林苗、林养、林草等间作模式的互补性提高植物产量和土地

利用效率，在当前“非农化”、“非粮化”背景下，能够有效缓解林粮争地矛盾，提高林地经济、社会和生态

等综合效益[1]，对于维护粮油安全、保障生态安全、促进农民增收具有重要意义[2]。相关研究表明，科学的

套种模式能够使土壤养分得到合理利用，提高土地利用率，改善土壤理化性状，调整土壤微生物群落结

构，增强土壤酶活性，并有效防治水土流失[3-4]。薄壳山核桃（Carya illinoensis）为胡桃科（Juglandaceae）山

核桃属（Carya Nutt.）高大乔木，以产坚果和油料为主，同时具备很好的木材特性。该树种适应性广，适宜

在山区、丘陵和沿海滩涂地区种植，在江苏、安徽、浙江和云南等多省均有栽培，盛产期每 666.7 m2经济效

益可达 1万~1.5万元，是集经济、生态、社会效益于一体的重要生态经济型树种。薄壳山核桃每 666.7 m2

栽植密度一般为 8 m×10 m，林间空地较大，纯林土地利用率极低；林地长期不耕作，易导致土壤有益菌丰
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度降低并增加致病菌数量，破坏土壤微生态环境，进而影响植物生长发育[5]。土壤微生物活动贯穿了林

地植物生长、土壤理化性状改善、矿物质养分循环及病虫害繁殖等一系列过程，通过林间套种药材、草、

农作物等措施可以对土壤微生物群落结构和多样性产生显著影响。【前人研究进展】徐筋燕等[6]研究表

明，采取连作-翻耕-栽植新苗模式能显著提高栝楼根际土壤细菌群落多样性和丰度，栝楼—水稻轮作模

式可以显著降低有害真菌相对丰度；李京豪等[7]研究表明，林下套种三七显著改变了土壤微生物的群落

结构，有益微生物门、属的相对丰度都呈现增加趋势；李媛媛等[8]研究表明，套种黄芪可改变当归根际土

壤细菌群落组成，提高群落丰富度及功能，增强土壤氮循环能力，促进土壤微生物间的交互作用。

【本研究切入点】目前，徐永杰等[9]研究了薄壳山核桃套种油茶、张嘉恬等[10]研究了薄壳山核桃套种

小麦对林地土壤微生物多样性及群落结构的影响，而套种中药材对薄壳山核桃林地土壤微生物影响的

研究鲜有报道。【拟解决的关键问题】本研究通过在薄壳山核桃林地套种丹参（Salvia miltiorrhiza）和射干

（Belamcanda chinensis）3年后，采用高通量测序技术，分析薄壳山核桃根际土壤细菌和真菌的多样性及群

落结构变化，探讨土壤微生物属和土壤理化性状的相关性，旨在阐明不同套种模式对薄壳山核桃根际土

壤微生物多样性及群落结构的影响，为薄壳山核桃林间科学合理套种提供理论依据。

1 试验地概况

试验地位于京山市虎爪山林场，地处鄂中丘陵至江汉平原的过渡地带（30°42′~31°27′N，112°43′~
113°29′E）。属北亚热带季风气候，年平均气温16.3 ℃，极端最高气温40.3 ℃，极端最低气温-6.2 ℃；无霜

期 223~243 d，年均太阳辐射总量 452~460 kJ/cm2，年日照总时数 1 970.5 h，日照百分率 46%；年平均降水

量 1 170 mm，夏季降水量约占全年的 41%~45%，冬季占 7%~8%，春季占 28%~32%，秋季占 18%~20%，年

降水日数104~130 d。
2 材料与方法

2.1　试验材料与设计

2022年 3月，在造林 5年生薄壳山核桃林地开展射干和丹参套种试验。薄壳山核桃林栽植密度为

8 m×8 m，平均树高 3.5 m，冠幅 3.1 m×2.8 m。试验设计 3种模式，分别为薄壳山核桃+射干、薄壳山核桃+
丹参及单作（不套种）。射干和丹参均采用 2~3年生幼苗栽植，栽植密度 20 cm×20 cm，每种模式面积为

640 m2，设3次重复，具体试验设计见图1。

2.2　土壤样品采集

土壤样品于2024年8月28日采集，每种模式每次重复均选取3株薄壳山核桃，分别在根际区（距薄壳

山核桃树干50 cm范围内）和非根际区（距薄壳山核桃树干4 m处、50 cm范围内）采集0~20 cm深度土壤，混

匀后清除石砾、根系及杂物，采用四分法取1/4土壤作为1份样品，套种丹参和射干模式分别采集根际和非

根际土样各3份，不套种采集根际土样3份。获得套种丹参薄壳山核桃根际土样（YDCG）、套种丹参薄壳山

★表示薄壳山核桃，○表示射干，□表示丹参，空白表示不套种。

★indicates Carya illinoensis，○indicates Belamcanda chinensis，□indicates Salvia miltiorrhiza，
blank space indicates no intercropping.

图1　试验设计

Fig.1　Experimental design
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核桃非根际土样（YDG）、套种射干薄壳山核桃根际土样（YSCG）、套种射干薄壳山核桃非根际土样（YSG）、
不套种薄壳山核桃根际土样（YCG）共15份。将每份土壤样品分成2份，过筛去除杂物后放入冰盒带回实

验室，1份用于土壤微生物高通量测序，另1份自然风干，粉碎过60目筛后用于土壤理化性状测定。

2.3　土壤细菌16S rRNA和真菌 ITS高通量测序及数据分析

将 0.5 g新鲜土壤加入到含提取裂解液的离心管中进行研磨处理，采用OMEGA Soil DNA Kit试剂盒

提取微生物总 DNA，以 0.8% 琼脂糖凝胶电泳检测提取的土壤微生物总 DNA 质量，利用 Nanodrop 2 000
对DNA进行浓度定量。细菌使用引物 341F/806R对 16S rRNA基因的V3~V4区域进行扩增，引物序列为

341F（CCTAYGGGRBGCASCAG）和 806R（GGACTACNNGGGTATCTAAT），真菌采用通用引物 ITS1F
（CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA）和 ITS2R（GCTGCGTTCTTCATCGATGC）扩增 ITS1区域。16S rRNA扩

增采用 TransStart Fastpfu DNA 聚合酶，ITS 扩增采用 TaKaRa rTaq DNA 聚合酶，反应体系均为 20 μL。
PCR 反应条件及扩增程序：94 ℃预变性 2 min，细菌 30个循环（94 ℃变性 30 s，55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸

30 s），真菌 30个循环（94 ℃变性 30 s，55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 30 s），最后在 72 ℃延伸 2 min，于 4 ℃保

存。扩增结束后，回收PCR产物，经过定量后，利用 Illumina Miseq PE300平台进行测序。原始序列由测

序公司完成初步质控，获得高质量序列。测序及预处理由武汉爱基百客生物科技有限公司完成。

2.4　数据生信分析

首先采用FLASH软件对序列进行拼接，使用UPARSE对序列进行OTU聚类，相似度设为 97%，聚类

过程中去除嵌合体，获得OTU代表序列。获得 11 970个OTUs，并生成OTU表格。群落结构分析使用重

抽后的OTU表，重抽序列阈值为 75 825。使用RDP classifier对OTU代表序列进行分类学注释，数据库为

SILVA 16S rRNA数据库（v138），比对阈值为 75%。计算土壤微生物 Alpha多样性，绘制 OTUs数量 Venn
图，并进行微生物群落Beta多样性和群落结构特征分析。

3 结果与分析

3.1　土壤微生物样品测序结果

由稀释曲线可知，随着测序序列数的增加，土壤细菌和真菌的Richness曲线逐渐趋于平缓（图 2），表

明随着测序深度的增加，OTU数量增幅不断减小，说明测序数量已达到饱和，能够反映土壤样品的绝大

部分信息，测序数据合理。

3.2　不同药材种植模式的土壤微生物Alpha多样性

ACE 和 Chao1 指数反映土壤微生物群落丰度，Shannon 和 Simpson 指数反映土壤微生物群落多样

性。5 个处理间土壤细菌和真菌群落的ACE、Chao1、Shannon和 Simpson指数均无显著差异（图 3、图 4），

表明薄壳山核桃套种丹参和射干后，其根际、非根际与不套种根际土壤细菌和真菌群落的丰度及多样性

无明显变化。但细菌群落各Alpha多样性指数均以YDCG处理更高，而YDCG处理真菌群落Alpha多样

性指数最低，YDG处理真菌群落Alpha多样性指数最高，一定程度上说明套种丹参后真菌群落结构发生

了变化。

图2　土壤细菌和真菌Richness指数稀释曲线

Fig.2　Rarefaction curves of Richness index for soil bacteria and fungi
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图3　不同种植模式土壤细菌Alpha多样性
Fig.3　Alpha diversity of soil bacteria in different planting patterns

图4　不同种植模式土壤真菌Alpha多样性

Fig.4　Alpha diversityof soil fungi in different planting patterns

·· 423



江 西 农 业 大 学 学 报 第 48 卷

3.3　不同药材种植模式的土壤样本OTUs数量Venn分析

5 个处理的土壤细菌 OTUs 数量为 411~438 个，共有 OTUs 为 181 个，各处理特有 OTUs 为 77~94 个；

YDG处理特有OTUs数量高于YCG，其余处理均低于YCG，表明YDG处理增加了土壤细菌的多样性和丰

富度，其余处理则相反。5 个处理的土壤真菌 OTUs 数量为 84~142 个，共有 OTUs 为 38 个，各处理特有

OTUs为 22~42个；YDG、YDCG、YSG和YSCG处理的特有OTUs数量均高于YCG处理，表明套种丹参和射

干均增加了土壤真菌多样性和丰富度。YCG处理的土壤细菌和真菌OTUs数量均最少，YDG处理土壤细

菌和真菌OTUs均高于YDCG处理，YSG处理土壤细菌和真菌OTUs均低于YSCG处理（图 5）。综上表明，

套种丹参和射干可改变根际与非根际土壤微生物群落结构。

3.4　不同药材种植模式的土壤微生物群落Beta多样性

PCA分析是将样本间差异反映在二维坐标轴上，两样本在坐标轴上距离越小，群落组成越相似。细

菌群落PCA分析（图 6）中，第一主成分（PCA1）和第二主成分（PCA2）的贡献率分别为 23.71%和 17.23%，

YDG处理与 YCG处理距离最大，其余处理均较小，表明 YDG处理细菌群落结构与 YCG处理差异最大，

YDCG和YSCG处理与YCG处理相似。

图5　不同处理土壤细菌和真菌OTUs数量Venn分析

Fig.5　Venn analysis of soil bacterial and fungal OTUs for different treatments

图6　不同处理土壤细菌和真菌群落PCA分析

Fig.6　PCA analysis of bacterial and fungal communities in soil with different treatments
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真菌群落 PCA 分析（图 6）中，第一主成分（PCA1）和第二主成分（PCA2）的贡献率分别为 16.60% 和

10.73%，YCG处理与YDCG、YSCG处理差异最小，YDG处理与YCG处理差异最大，表明YDG处理真菌群

落结构与YCG处理差异最大，YDCG和YSCG处理与YCG处理相似。YSG处理与YDG处理差异较小，表

明二者真菌群落结构相似。

3.5　不同药材种植模式的土壤微生物群落结构影响

3.5.1　不同药材种植模式的土壤细菌群落结构分析　

5个处理的土壤细菌共鉴定出 26个门、74个纲、514个属，优势菌门主要为酸杆菌门（Acidobacterio⁃
ta）、假单胞菌门（Pseudomonadota）、放线菌门（Actinobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidota）、疣微菌门（Verru⁃
comicrobiota）、绿弯菌门（Chloroflexota）、芽单胞菌门（Gemmatimonadota），其中假单胞菌门和酸杆菌门相

对丰度最高。YCG处理分别为 37.43%和 26.84%，YDCG处理分别为 27.92%和 30.49%，YDG处理分别为

27.89%和 27.27%，YSCG处理分别为 26.14%和 34.24%，YSG处理分别为 25.47%和 35.64%（图 7）。结果

表明，YCG处理假单胞菌门相对丰度最高、酸杆菌门最低，套种丹参和射干的根际与非根际处理间差异

较小，表明套种丹参和射干抑制了土壤中假单胞菌门的生长繁殖，促进了酸杆菌门的生长繁殖。

5个处理的土壤细菌优势菌纲主要有α-变形菌纲（Alphaproteobacteria）、酸杆菌门Gp6组（Acidobac⁃
teria Gp6）、β-变形菌纲（Betaproteobacteria）、酸杆菌门 Gp4 组（Acidobacteria Gp4）、热嗜油菌纲（Thermo⁃
leophilia）、放线菌纲（Actinobacteria）、δ-变形菌纲（Deltaproteobacteria）、酸杆菌门 Gp3 组（Acidobacteria 
Gp3）、噬几丁质菌纲（Chitinophagia）、宝石藻纲（Gemmatimonadia）、斯巴达杆菌纲（Spartobacteria）。

YDCG、YDG、YSCG和YSG处理的土壤中α-变形菌纲、β-变形菌纲、δ-变形菌纲相对丰度均低于YCG处

理，而热嗜油菌纲、酸杆菌门Gp6组和酸杆菌门Gp4组均高于YCG处理。

5个处理的土壤细菌优势菌属主要有Unclassified、Gp6、Gp4、Gp3、盖亚女神菌属（Gaiella）、Spartobac⁃
teria_genera_incertae_sedis、Gp1、Gp7、慢生根瘤菌属（Bradyrhizobium）、Usitatibacter、Subdivision3_gen⁃
era_incertae_sedis。YDCG、YDG、YSCG和 YSG处理的土壤中 Gp6、Gp4、Gp7和盖亚女神菌属相对丰度均

高于YCG处理，Gp3和慢生根瘤菌属均低于YCG处理；套种射干的土壤中Gp6、Gp4相对丰度高于套种丹

参处理。

3.5.2　不同药材种植模式的土壤真菌群落结构分析　

5个处理的土壤真菌共鉴定出 13门 55纲 415属，优势菌门主要为子囊菌门（Ascomycota）、担子菌门

（Basidiomycota）、被孢霉门（Mortierellomycota）、壶菌门（Chytridiomycota）、球囊菌门（Glomeromycota）。其

中，担子菌门和子囊菌门优势更为明显，YCG处理相对丰度分别为 73.86%和 23.30%，YDCG处理分别为

50.61%和 41.22%，YDG处理分别为 23.52%和 66.45%，YSCG处理分别为 28.06%和 62.55%，YSG处理分

别为 37.79%和 46.88%（图 8）。结果表明，YDCG、YDG、YSCG和YSG处理相比YCG处理的担子菌门相对

丰度显著降低，子囊菌门显著增加；YCG处理担子菌门显著高于子囊菌门，YSCG和YSG处理子囊菌门显

著高于担子菌门；套种丹参根际担子菌门相对丰度高于非根际，子囊菌门低于非根际，套种射干则呈相

反趋势。

图7　不同处理土壤细菌的门、纲、属分类水平群落结构

Fig.7　Soil bacterial community structure at phylum level，class level and genus level in different treatments
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5个处理的土壤真菌优势菌纲主要为伞菌纲（Agaricomycetes）、粪壳菌纲（Sordariomycetes）、座囊菌

纲（Dothideomycetes）、被孢霉纲（Mortierellomycetes）、散囊菌纲（Eurotiomycetes）、盘菌纲（Pezizomycetes）、

锤舌菌纲（Leotiomycetes）、银耳纲（Tremellomycetes），其中伞菌纲、粪壳菌纲占优势。YCG处理相对丰度

分别为 73.64%和 9.52%，YDCG处理分别为 47.93%和 21.75%，YDG处理分别为 29.97%和 17.38%，YSCG
处理分别为 25.64%和 22.46%，YSG处理分别为 35.94%和 26.72%。结果表明，YDCG、YDG、YSCG和YSG
处理的伞菌纲相比YCG处理显著降低，粪壳菌纲显著增加；套种丹参根际伞菌纲和粪壳菌纲相对丰度均

高于非根际，套种射干则呈相反趋势。此外，OTU注释结果显示，YDG、YDCG、YSCG和YSG处理均检测

到类球囊霉纲（Paraglomeromycetes），相对丰度为0.31%~0.67%，而YCG处理未检出。

5个处理的土壤优势菌属主要包括Unclassified、硬皮马勃属（Scleroderma）、被孢霉属（Mortierella）、镰

刀菌属（Fusarium）、小脆柄菇属（Psathyrella）。除 Unclassified 和 Other外，各处理明显优势菌属分别为：

YCG处理以被孢霉属和镰刀菌属为主，相对丰度分别为 2.36%和 2.43%；YDCG处理以硬皮马勃属、小脆

柄菇属、被孢霉属和镰刀菌属为主，相对丰度分别为 27.21%、11.76%、5.92% 和 3.17%；YDG 处理以被孢

霉属、镰刀菌属、腐殖霉属和曲霉菌属为主，相对丰度分别为 6.13%、5.59%、3.83% 和 3.25%；YSCG 处理

以被孢霉属、镰刀菌属、硬皮马勃属、篮状菌属和块菌属为主，相对丰度分别为 5.33%、6.93%、8.09%、

6.58%和 4.64%；YSG处理以被孢霉属和镰刀菌属为主，相对丰度分别为 12.21%和 2.78%。总体可知，被

孢霉属和镰刀菌属为各处理共有优势菌属，YDG、YDCG、YSCG 和 YSG 处理的相对丰度均高于 YCG 处

理。YDCG处理硬皮马勃属和小脆柄菇属相对丰度显著高于YDG和YCG处理，YSCG处理硬皮马勃属、

篮状菌属和块菌属相对丰度显著高于YSG和YCG处理。

3.6　土壤理化性质与微生物群落的相关性分析

利用基于单峰模型的多元直接梯度相关分析（CCA），探讨不同药材种植模式下细菌属、真菌与土壤

理化性状的相关性。细菌CCA1和CCA2的累积解释变量为 71.91%（图 9A），可较好解释总体变异。3种

种植模式基本分布于不同区域，表明这 3种模式土壤细菌属群落间存在较明显差异。土壤 pH（R2=0.69，
P<0.05）显著影响土壤细菌属群落分布，其他土壤理化性状与土壤细菌属群落分布相关性不大。Pearson
相关分析（图 9B）表明，土壤 pH 与 Ustitatibacter 和 Gp6间呈显著正相关，与 Gp2、Bradyrhizobium、Subdivi⁃
sion3_genera_incertae_sedis、Gp1间呈显著或极显著负相关；蔗糖（SUC）与Gaiella呈显著正相关，说明土壤

pH与SUC是影响土壤细菌属群落的重要环境因子。

土壤真菌CCA1和CCA2累积解释变量为 82.07%（图 9C），能够较好解释总体变异。3种种植模式混

合分布于不同区域，表明这 3种模式土壤真菌群落结构差异较小。Pearson相关分析（图 9D）表明，土壤

有效氮（AN）与Delicatula呈显著负相关，有效磷（AP）与Neocosmospora、Condenascus呈显著正相关，pH与

Tuber、Unclassified 呈显著或极显著负相关，SUC与 Tuber呈极显著负相关，说明土壤 AN、AP、pH、SUC是

影响土壤真菌属群落的重要环境因子。

图8　不同处理土壤真菌的门、纲、属分类水平群落结构

Fig.8　Soil fungal community structure at phylum level，class level and genus level in different treatments

·· 426



第 2 期 杜洋文等:薄壳山核桃不同种植模式对土壤微生物群落多样性影响

4 讨 论

4.1　不同种植模式对土壤微生物多样性的影响

土壤微生物是土壤生态系统物质和能量循环的重要媒介，是土壤生态系统的重要组成成分，也是表

征土壤质量的指标之一。土壤微生物参与土壤中枯枝落叶等物质的分解和转化，对土壤肥力形成及植

物养分吸收利用具有重要促进作用[2]。不同种植方式不仅能够改变土壤微生物群落组成、提高土壤微生

物代谢活性，还能够加速土壤有机质分解，为植物生长提供更多的养分，进而提高土壤微生物群落的功

能多样性[12-14]。本研究中，套种丹参、射干的根际、非根际及不套种处理的细菌和真菌群落多样性无显著

差异，推测可能是土壤样品为套种第3年采集，存在连作障碍，连续多年种植导致土壤细菌和真菌群落多

样性和丰富度逐年降低[15]，丹参连作障碍尤为明显[16]。连作通常会导致土壤中有益微生物退化或减少、

病原微生物富集，如大豆连作引发镰刀菌属（Fusarium）相对丰度显著增加[17]，烟草连作引发青霉菌属增

加[18]，进而诱发连作障碍。本试验中，镰刀菌属在各处理中均为优势菌属，与上述研究结果吻合。此外，

已有研究表明，微生物多样性无显著差异也可能与林下植物的种类、品种等因素有关[19]。

AN：有效氮；OM：有机质；AP：有效磷；AK：速效钾；SUC：蔗糖酶；URE：脲酶；APH：酸性磷酸酶。

AN：effective nitrogen；OM：organic matter；AP：effective phosphorus；AK：quick-acting potassium；SUC：sucrase；URE：urease；
APH：acid phosphatase.

图9　不同种植模式薄壳山核桃根际土壤养分、酶活性与土壤细菌属（A、B）
和真菌属（C、D）的典型相关分析和Pearson相关性分析

Fig.9　Typical correlation analysis and Pearson correlation analysis of soil nutrients，enzyme activity and correlation of soil 
bacteria（A and B） and fungi（C and D） of the rhizosphere with different planting patterns
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4.2　不同种植模式对土壤微生物群落结构的影响

细菌群落中，套种丹参和射干的土壤假单胞菌门相对丰度均降低，酸杆菌门相对丰度均提高，Gp6
和Gp4为明显优势菌属，不套种处理则以Gp3为明显优势菌属，表明套种丹参和射干显著改变了土壤细

菌群落结构。酸杆菌门在土壤物质循环和生态环境构建中具有重要作用[20]，参与植物残体多聚物降解

和铁循环等过程，具有寡营养、难培养的特点，主要存在于养分贫瘠的土壤环境中[10]，说明本研究试验地

土壤养分缺乏、肥力不足，需增加养分供给。土壤酸杆菌是否存在根际效应，目前尚存在争议。大豆[21]

和橡树[22]根际与非根际酸杆菌门差异不显著，而野生羊茅根际与非根际差异显著[23]，可能与不同种类植

物的根际与非根际微环境差异相关。本研究中，套种丹参和射干的根际与非根际酸杆菌门相对丰度为

25.47%~27.92%，差异较小，不存在根际效应。Gp3可促进土壤中硝酸盐和亚硝酸盐的转化，与土壤氮含

量呈正相关[24]，表明不套种林地土壤氮含量高于套种丹参和射干的土壤，这可能是由于试验过程中未施

肥，丹参和射干生长对氮的消耗量大于不套种杂草的消耗量。套种射干土壤中Gp6、Gp4的相对丰度高

于套种丹参，可能是射干地上部分年生长量远大于丹参，对氮的需求更大，导致土壤中氮含量更为缺乏。

变形菌门为嗜营养型细菌，β-变形菌纲多存在于营养较好的环境中[25]，这与酸杆菌门特性相反，也印证

了套种丹参和射干后林地土壤养分缺乏，导致变形菌门细菌相对丰度低于不套种处理。热嗜油菌纲是

放线菌门中进化较早、研究较少的类群，具有耐热特性及显著的解磷能力，可释放植物所需磷元素供其

生长吸收，提高土壤供磷能力[26]。套种后热嗜油菌纲相对丰度提高，有利于增加土壤有效磷供应能力，

特别是在缺磷土壤环境中，可在一定程度上缓解土壤缺磷对植物生长、开花及结实带来的胁迫。

真菌群落中，真镰刀菌属主要以寄生或腐生方式在不同生态环境中生存繁殖，是人类发现的最重要

的植物病原菌之一，可造成植物萎蔫、根腐、穗腐等多种类型的腐烂病，导致严重减产[27]。植株连作会导

致以真菌为主的病原菌群落结构发生变化，引发连作障碍。李延茂等[28]、罗扬等[29]均发现，杉木连作会使

根际土壤中镰刀菌属丰度增加，真菌生物多样性降低，且连作障碍与杉木根际土壤中镰刀菌属的尖孢镰

刀菌密切相关。本试验中，被孢霉属和镰刀菌属为显著优势菌属，套种丹参和射干的土壤中，二者相对

丰度均显著高于不套种处理。丹参和射干连作 3年后，土壤中镰刀菌属比不套种明显增加，表明镰刀菌

属引发的连作障碍逐年加剧。被孢霉属主要腐生于土壤中，在森林土壤中最为丰富，也寄居于植物根

系、枯枝、落叶、动物残体、粪便、腐烂蘑菇以及其他毛霉等物体上，其部分物种可与植物形成共生关

系[30]，进而改良土壤结构、促进植物生长。被孢霉属为溶磷微生物（PSMs），主要通过矿化作用和溶解作用

直接活化无机磷和有机磷[31]，也能与植物根系互作间接活化磷元素[32]，根际PSMs能够协同植物吸收利用土

壤中的植酸盐，对土壤磷元素循环起着十分重要的作用[33]。本试验中，套种丹参和射干的土壤被孢霉属群

落数量比不套种增加，有利于薄壳山核桃根际土壤中磷元素的矿化和溶解，提升土壤供磷能力，促进薄壳

山核桃开花结实。担子菌门和子囊菌门可参与有机物质降解以促进土壤营养循环[34]，套种后担子菌门丰

度增加，这可能与丹参和射干根系分泌物和枝叶枯死物为其提供营养物质有关。硬皮马勃属具有耐盐胁

迫能力，本研究中套种丹参和射干根际硬皮马勃属相对丰度显著高于非根际，表明该菌属富集在根际范

围，这可能是由于植物根系分泌大量的有机酸，硬皮马勃属真菌可对土壤酸碱度发挥调节作用[35]。

4.3　土壤微生物菌属与土壤环境关系分析

土壤 pH对土壤细菌属群落分布具有显著影响，pH与 SUC是影响土壤细菌属、真菌属群落数量的重

要环境因子；此外，土壤AN和AP对Delicatula、Neocosmospora、Condenascus也存在显著影响。土壤微生物

群落代谢功能与土壤养分密切相关，pH对土壤微生物的繁殖、生长及多样性均具有重要作用，本试验结

果与水稻[36]、望天树[37]、胶园[17]等相关研究结果一致。通过调节土壤 pH值可有效改善微生物群落结构，

提高微生物多样性及功能代谢，在一定程度上增加有益细菌、抑制病原菌活动和繁殖。

5 结 论

薄壳山核桃林地套种射干、丹参 3年后，根际与非根际土壤细菌和真菌群落Alpha多样性差异不显

著，但套种丹参、射干的细菌和真菌丰富度略高于单作。

不同种植模式下土壤微生物群落的细菌、真菌 Beta 多样性差异显著，PCA1和 PCA2贡献率分别为

40.94%和27.33%。
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不同种植模式土壤细菌以 Unclassified、Gp6、Gp4、Gp3 为显著优势菌属，套种射干和丹参处理的

Gp6、Gp4相对丰度较单作分别高 4.29%~7.78%和 1.28%~6.32%，单作以Unclassified为显著优势菌属；土

壤真菌以 Unclassified、Mortierella、Fusarium 为显著优势菌属，套种射干和丹参处理的 Mortierella、Fusari⁃
um相对丰度较单作分别高2.97%~9.85%和0.74%~4.50%。

薄壳山核桃土壤 pH和蔗糖酶是影响细菌群落的主要环境因子，土壤 pH是影响真菌群落的主要重

要环境因子。

综上可知，套种丹参和射干土壤微生物丰富度有一定程度增加，并显著改变群落结构，土壤 pH和蔗

糖是微生物群落的关键驱动因子。实际生产中，可适当增施磷肥和有机肥，提高土壤微生物多样性；同

时，长期套种可能会产生连作障碍，建议 2~3年轮作套种。后期可对微生物群落、薄壳山核桃生长、套作

植物及经济效益等进行系统分析研究，进一步完善薄壳山核桃套种系技术体系。
致谢：中央财政林业科技推广示范资金项目（鄂［2024］TG11 号），中央财政林业科技推广示范资金项目（鄂［2025］

TG12号）对本研究给予了资助，谨致谢意！
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