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　 　 摘要:　 为筛选出适宜晋东南山区谷子的最佳轮作模式ꎬ本研究设置谷子￣玉米￣大豆￣谷子(ＳＺＧｍ)、谷子￣玉米￣高粱￣
谷子(ＳＺＳｂ)、谷子￣玉米￣花生￣谷子(ＳＺＡｈ)、谷子￣玉米￣甘薯￣谷子(ＳＺＬｂ)、谷子￣玉米￣马铃薯￣谷子(ＳＺＳｔ)、谷子￣玉米￣玉米

(糯)￣谷子(ＳＺＺｍ)、谷子连作(ＳＳＳｉ)７个处理ꎬ以谷子连作为对照ꎬ用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 高通量测序技术对土壤细菌进行土壤

微生物群落结构、多样性分析ꎬ同时测定土壤的理化性质和肥力变化ꎮ 结果表明ꎬ轮作可以降低土壤容重ꎬ改变土壤团聚

体径粒组成和稳定性ꎬ影响土壤肥力ꎮ 细菌群落结构分析结果显示ꎬＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 为优势菌门ꎬ且 ７ 个处理

具有相似的群落组成ꎬ但在比例上存在一定差异ꎮ 细菌多样性分析结果表明ꎬ不同轮作模式会改变土壤微生物群落结构ꎮ
综合土壤物理、肥力指标的主成分分析(ＰＣＡ)结果ꎬ７ 个轮作模式处理综合得分从高到低为ＳＺＺｍ>ＳＳＳｉ>ＳＺＳｂ>ＳＺＧｍ>
ＳＺＬｂ>ＳＺＡｈ>ＳＺＳｔꎮ 因此ꎬ认为谷子￣玉米￣玉米(糯)￣谷子是使土壤保持健康生态的最佳轮作模式ꎮ
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　 　 连作是指同一种植物或近缘植物在同一块地上连

续种植两茬或以上的现象ꎮ 连作可导致土壤中的某种

养分过度消耗或产生自毒作用使得作物生长发育迟

缓ꎬ病虫害发生概率增加ꎬ农产品产量降低ꎮ 谷子是不

宜重茬的作物之一ꎬ近年来谷子种植面积不断缩减ꎬ但
是由于其丰富的营养价值和保健作用ꎬ较高的经济效

益ꎬ农户种植经济性较高ꎬ导致连作现象频发[１]ꎮ
已有研究结果表明ꎬ避免连作障碍的最佳防治

途径是与不同作物轮作[２]ꎮ 轮作可以合理利用土

壤养分ꎬ调节土壤酸碱度ꎬ改善土壤结构ꎬ减轻病虫

害发病率ꎮ 孙倩等[３]发现ꎬ轮作能够改善土壤酶活

性ꎬ轮作模式下谷茬土壤中的过氧化氢酶、脲酶、碱
性磷酸酶活性提高ꎬ土壤细菌群落丰富度指数降低ꎮ
蔡晨等[４]研究发现ꎬ与水稻单作相比ꎬ稻虾长期轮

作可使０~２０􀆰 ０ ｃｍ 和２０.１~ ４０􀆰 ０ ｃｍ 土层容重降低ꎬ
非毛管孔隙度、毛管孔隙度、总空隙度提高ꎬ同时增

强土壤缓冲能力ꎬ提高耕层土壤 ｐＨꎮ 熊湖等[５]研究

结果表明ꎬ连作可以改变马铃薯植株形态特征(株
高、茎粗、总叶面积降低ꎬ根长增加)ꎬ通过轮作使土

壤中速效养分转化速率加快ꎬ可以缓解连作胁迫ꎮ
本研究拟以特色杂粮谷子为研究对象ꎬ探讨不

同作物与谷子轮作后对土壤的影响ꎬ包括物理结构、
土壤养分、细菌多样性ꎬ筛选适用于晋东南武乡地区

的最佳谷子轮作模式ꎬ以期对谷子特色产业的可持

续、绿色发展提供指导ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验地概况及试验设计

大田试验于 ２０１７－２０２０ 年在山西省长治市武

乡县上司镇铺上村(Ｅ１１２°９３′ꎬＮ３６°７６′)进行ꎮ ２０１８
年至 ２０２０ 年谷子生育期内平均降水量为 ３７９􀆰 ７
ｍｍꎬ为典型的雨养农业区ꎮ 土壤为典型的红壤土ꎬ
前茬为谷子ꎬ基础肥力为:有机质含量 １０􀆰 ２４ ｇ / ｋｇꎬ
全氮含量 ０􀆰 ０８９％ꎬ速效磷含量 ２９􀆰 １４ ｍｇ / ｋｇꎬ速效

钾含量 ２４６􀆰 ３５ ｍｇ / ｋｇꎬ碱解氮含量 ４６􀆰 ９６ ｍｇ / ｋｇꎬｐＨ
值为 ８􀆰 ２８ꎮ 试验设置 ３ 次重复ꎬ随机区组排列ꎬ小

区面积 ７􀆰 ７ ｍ× ７􀆰 ０ ｍꎬ有机肥为羊粪ꎬ施入量为

６０ ０００ ｋｇ / ｈｍ２ꎬ不同小区管理方式一致ꎮ 各处理设

置见表 １ꎮ

表 １　 试验设置

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理　 　
种植作物

２０１７ 年 ２０１８ 年 ２０１９ 年 ２０２０ 年

ＳＺＧｍ 谷子 玉米 大豆 谷子

ＳＳＳｉ 谷子 谷子 谷子 谷子

ＳＺＳｂ 谷子 玉米 高粱 谷子

ＳＺＡｈ 谷子 玉米 花生 谷子

ＳＺＬｂ 谷子 玉米 甘薯 谷子

ＳＺＳｔ 谷子 玉米 马铃薯 谷子

ＳＺＺｍ 谷子 玉米 玉米(糯) 谷子

　 　 供试谷子为长生 １３ꎬ玉米为晋单 ７３ꎬ大豆为长

豆 ３５ 号ꎬ高粱为晋杂 ２２ 号ꎬ花生为长治县裕盛丰农

业专业合作社提供的黑美人ꎬ马铃薯为晋薯 １６ 号ꎬ
甘薯为山西省长治市长子县当地特有品种ꎬ玉米

(糯)为晋糯 １０ 号ꎮ
１.２　 土壤样品采集

用于测定土壤性质及土壤团聚体的土壤样品于

谷子成熟期采集:清除地表杂物后用环刀分别采集

０~１０􀆰 ０ ｃｍ、１０.１~２０􀆰 ０ ｃｍ 的土壤装入铝盒内带回实

验室并置于室内风干ꎬ运输过程中尽量避免碰撞挤

压ꎮ 用于测定土壤肥力的根际土壤样品采集:于收获

期采集每种作物的根际土壤ꎬ随机选取 ５ 株作物ꎬ将
作物连根拔起ꎬ抖落外侧大型土块ꎬ去除石子、根系等

杂物ꎬ充分混匀后过筛ꎬ随后带回实验室自然风干ꎬ备
用ꎮ 用于测定细菌多样性的根际土壤样品采集:于灌

浆期分别采集不同种植模式的根际土壤ꎬ方法同上ꎮ
每个处理样品分成 ２ 份ꎬ一份放入冻存管中ꎬ液氮保

存寄送至上海派森诺生物科技有限公司用于土壤真

菌多样性的检测ꎬ一份放入－８０ ℃备用ꎮ
１.３　 测定指标与方法

１.３.１　 土壤容重及土壤水稳性团聚体测定 　 于谷
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子收获期采用环刀法在田间测定土壤容重ꎮ
土壤水稳性团聚体采用湿筛法[６￣８]测定:将处理

好的土壤置于团聚体分析仪套筛上部筛网上ꎬ套筛

孔径依次为 ２􀆰 ００ ｍｍ、１􀆰 ００ ｍｍ、０􀆰 ５０ ｍｍ 和 ０􀆰 ２５
ｍｍꎬ桶中加入蒸馏水使水没过土样ꎬ浸泡 １０ ｍｉｎ 后

开始振荡(振荡 １０ ｍｉｎꎬ上下移动 ３０ 次ꎬ振幅 ３􀆰 ００
ｃｍ)ꎮ 振荡结束后将套筛取出ꎬ将每个筛子上面的

土壤冲洗到铝盒内ꎬ静置 １５ ｍｉｎ 后用塑料滴管去除

上清液ꎬ烘箱烘干ꎬ称量ꎬ得到粒径 < ０􀆰 ２５０ ｍｍ、
０􀆰 ２５１~０􀆰 ５００ ｍｍ、０􀆰 ５０１~ １􀆰 ０００ ｍｍ、１􀆰 ００１~ ２􀆰 ０００
ｍｍ、>２􀆰 ０００ ｍｍ 的水稳性团聚体质量ꎮ
１.３.２　 土壤养分测定　 土壤养分、酶活性的测定采

用常规测定方法[９￣１１]ꎮ
１.３.３　 土壤细菌多样性测定 　 根据 ＤＮｅａｓｙ Ｐｏｗｅｒ￣
Ｓｏｉｌ Ｋｉｔ(ＱＩＡＧＥＮ)试剂盒说明书对土壤总 ＤＮＡ 进

行提取ꎬ利用 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００ 对提取的 ＤＮＡ 质量浓

度和纯度进行检测ꎻ对细菌 １６Ｓ 区进行扩增ꎮ 对构

建好的文库进行检验、测序ꎮ 对测序结果进行操作

单位聚类与分析、Ａｌｐｈａ 多样性分析、Ｂｅｔａ 多样性分

析及不同分类水平的群落结构分析ꎮ
１.４　 数据计算与统计分析

采用 Ｅｘｃｅｌ２０００ 软件进行数据整理与分析ꎬ用
ＩＢＭ ＳＰＳＳ２０.０ 软件进行单因素方差分析和主成分

分析ꎮ
计算各粒级团聚体含量、各粒级团聚体比例、平

均质量直径(ＭＷＤ)ꎬ公式[１２￣１４]如下:
各粒级团聚体含量 ＝各级团聚体质量 /土样样

品干质量×１００％ (１)
各粒级团聚体比例 ＝某级团聚体质量 /团聚体

总质量×１００％ (２)

ＭＷＤ＝ ∑
ｎ

ｉ＝１
(Ｒ ｉ×ｗ ｉ) (３)

式中ꎬＭＷＤ 为平均质量直径ꎻｗ ｉ为第 ｉ 级团聚

体的质量占土壤样品干质量的质量百分数ꎻＲ ｉ为第 ｉ
级团聚体平均直径ꎮ 本研究中各级团聚体平均直径

分别为 ２􀆰 ００ ｍｍ、１􀆰 ５０ ｍｍ、０􀆰 ７５ ｍｍ、０􀆰 ３８ ｍｍ、０􀆰 ２５
ｍｍꎮ

２　 结果与分析
２.１　 谷子不同轮作模式对土壤容重和水稳性团聚

体的影响

２.１.１　 土壤容重　 图 １ 显示ꎬ不同处理下土壤容重由

大到 小 为: ＳＳＳｉ、 ＳＺＧｍ> ＳＺＺｍ> ＳＺＳｔ、 ＳＺＬｂ> ＳＺＳｂ>

ＳＺＡｈꎬＳＳＳｉ 处理下土壤容重为 １􀆰 ２５ ｇ / ｃｍ３ꎬ其他 ６ 个

处理的土壤平均容重为 １􀆰 １９ ｇ / ｃｍ３ꎬ较 ＳＳＳｉ 处理下

的土壤容重降低了 ４􀆰 ８％ꎮ 其中 ＳＺＡｈ、ＳＺＳｂ、ＳＺＺｍ、
ＳＺＳｔ、ＳＺＬｂ 处理下土壤容重较 ＳＳＳｉ 处理下的土壤容

重降低了２􀆰 ４％~８􀆰 ８％ꎬＳＺＡｈ 处理下土壤容重最低ꎮ

ＳＳＳｉ、ＳＺＧｍ、ＳＺＺｍ、ＳＺＳｔ、ＳＺＬｂ、ＳＺＳｂ、ＳＺＡｈ 见表 １ꎮ 不同小写字

母表示不同处理间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 １　 不同处理下的土壤容重

Ｆｉｇ.１　 Ｓｏｉｌ ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２.１.２　 土壤水稳性团聚体的粒径分布　 图 ２ 显示ꎬ
０~１０􀆰 ０ ｃｍ 和１０.１~ ２０􀆰 ０ ｃｍ 土层中各粒级团聚体

占比变化趋势一致:占比随团聚体粒径减小而降低ꎮ
在０~１０􀆰 ０ ｃｍ 土层ꎬ各处理下粒径>２􀆰 ０００ ｍｍ 土壤

水稳性团聚体占比为４２􀆰 ９８％~ ５３􀆰 ２６％ꎬ在 ＳＺＳｂ 处

理下的占比最低ꎬ在 ＳＺＳｔ 处理下的占比最高ꎻ粒径

为１􀆰 ００１~ ２􀆰 ０００ ｍｍ 的土壤水稳性团聚体占比

２６􀆰 ７２％~ ３２􀆰 ７２％ꎬ在 ＳＺＳｔ 处理下的占比最低ꎬ在
ＳＺＳｂ 处理下的占比最高ꎻ粒径为０􀆰 ５０１~ １􀆰 ０００ ｍｍ
的土壤水稳性团聚体占比９􀆰 ９０％~１６􀆰 ０９％ꎬ在 ＳＺＡｈ
处理下的占比最低ꎬ在 ＳＺＳｂ 处理下的占比最高ꎻ粒
径为０􀆰 ２５１~ ０􀆰 ５００ ｍｍ 的土壤水稳性团聚体占比

６􀆰 １６％~ ７􀆰 ８６％ꎬ 在 ＳＳＳｉ 处理下的占比最低ꎬ 在

ＳＺＺｍ 处理下的占比最高ꎻ粒径为０􀆰 １００~ ０􀆰 ２５０ ｍｍ
的土壤水稳性团聚体占比０􀆰 ２２％~ ４􀆰 ６７％ꎬ在 ＳＳＳｉ
处理下的占比最低ꎬ在 ＳＺＺｍ 处理下的占比最高ꎮ
在１０􀆰 １~２０􀆰 ０ ｃｍ 土层ꎬ各处理中粒径>２􀆰 ０００ ｍｍ 的

土壤水稳性团聚体占比为 ４１􀆰 ７８％~ ５２􀆰 ５５％ꎬ在

ＳＺＳｂ 处理下的占比最低ꎬ在 ＳＺＬｂ 处理下的占比最

高ꎻＳＺＳｂ 处理中粒径为１􀆰 ００１~ ２􀆰 ０００ ｍｍ、０􀆰 ５０１~
１􀆰 ０００ ｍｍ、０􀆰 ２５１~０􀆰 ５００ ｍｍ 的土壤水稳性团聚体

占比均最高ꎬ分别为 ３２􀆰 ９４％、１５􀆰 １７％、８􀆰 １３％ꎻ粒径

为１􀆰 ００１~２􀆰 ０００ ｍｍ 的土壤水稳性团聚体在 ＳＺＳｔ 处
理中占比最低ꎬ为 ２６􀆰 ６１％ꎻ粒径为０􀆰 ５０１~１􀆰 ０００ ｍｍ
的土壤水稳性团聚体在 ＳＺＬｂ 处理中占比最低ꎬ为
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１１􀆰 ４５％ꎻ粒径为 ０􀆰 ２５１~ ０􀆰 ５００ ｍｍ、 ０􀆰 １００~ ０􀆰 ２５０
ｍｍ 的土壤水稳性团聚体在 ＳＳＳｉ 处理中占比最低ꎬ

为 ６􀆰 ７０％、０􀆰 １７％ꎻ粒径为０􀆰 １００~ ０􀆰 ２５０ ｍｍ 的土壤

水稳性团聚体在 ＳＺＧｍ 处理中占比最高ꎬ为 ５􀆰 ５１％ꎮ

ＳＳＳｉ、ＳＺＧｍ、ＳＺＺｍ、ＳＺＳｔ、ＳＺＬｂ、ＳＺＳｂ、ＳＺＡｈ 见表 １ꎮ
图 ２　 不同处理土壤团聚体粒级分布

Ｆｉｇ.２　 Ｐａｒｔｉｃｌｅ ｓｉｚｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｇｇｒｅｇａｔｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２.１.３　 土壤水稳性团聚体组成及稳定性 　 可用平

均质量直径(ＭＷＤ)反映土壤水稳性团聚体稳定性ꎬ
ＭＷＤ 越大ꎬ代表土壤团聚体的团聚度越高ꎬ该土壤

越稳定[１５￣１６]ꎮ 表 ２ 显示ꎬ同一处理１０.１~ ２０􀆰 ０ ｃｍ 土

层的 ＭＷＤ 均大于０~ １０􀆰 ０ ｃｍ 土层ꎮ ０~ １０􀆰 ０ ｃｍ 土

层中ꎬＭＷＤ 由大到小为:ＳＺＧｍ>ＳＺＺｍ>ＳＳＳｉ、ＳＺＳｂ>
ＳＺＡｈ>ＳＺＬｂ、ＳＺＳｔꎻ１０􀆰 １~ ２０􀆰 ０ ｃｍ 土层中ꎬＭＷＤ 由

大到小为: ＳＺＧｍ> ＳＺＺｍ> ＳＺＳｂ> ＳＳＳｉ> ＳＺＡｈ、 ＳＺＳｔ>
ＳＺＬｂꎮ 在０~ １０􀆰 ０ ｃｍ、１０􀆰 １~ ２０􀆰 ０ ｃｍ 分层土壤中ꎬ
ＳＺＧｍ 处理下的 ＭＷＤ 值最大ꎬ且与其他处理差异显

著ꎬ说明 ＳＺＧｍ 处理下土壤稳定性最优ꎬＳＺＳｔ、ＳＺＬｂ
处理下土壤稳定性差ꎬ猜测块茎、块根类作物可降低

土壤团聚体稳定性ꎮ
２.２　 谷子不同轮作模式对土壤基础肥力的影响

２.２.１　 土壤养分　 表 ３ 显示ꎬ不同处理下土壤全氮

含量、碱解氮含量、速效磷含量、速效钾含量、有机质

含量、ｐＨ 与初始土样相比均发生改变ꎮ 土壤全氮、
有机 质 含 量 均 提 高ꎬ 增 幅 达 ３０􀆰 ３％~ ５９􀆰 ６％、
９６􀆰 ４％~１３９􀆰 ０％ꎬＳＳＳｉ 处理下全氮、有机质含量最

高ꎬＳＺＧｍ 处理下全氮含量最低ꎬＳＺＡｈ、ＳＺＬｂ 处理下

有机质含量最低ꎻ不同处理下土壤均为碱性状态ꎬ
ＳＳＳｉ、ＳＺＺｍ 处理下土壤 ｐＨ 与初始土壤相比呈降低

趋势ꎻＳＺＧｍ、ＳＺＬｂ、ＳＺＺｍ、ＳＳＳｉ 处理下碱解氮含量升

高ꎬＳＺＡｈ、ＳＺＳｔ 处理下降低ꎬＳＺＺｍ 处理下碱解氮含

量最高ꎬＳＺＡｈ 处理下碱解氮含量最低ꎻＳＺＧｍ、ＳＳＳｉ、
ＳＺＳｂ、ＳＺＡｈ 处理下速效磷含量升高ꎬ增幅为０􀆰 ９％~
５６􀆰 ５％ꎬＳＺＬｂ、ＳＺＳｔ、ＳＺＺｍ 处理下速效磷含量降低ꎬ

降幅为１３􀆰 ９％~２６􀆰 ２％ꎻＳＳＳｉ 处理下的速效钾含量变

化不明显ꎬ其他处理下的速效钾含量均明显降低ꎬ降
幅为１６􀆰 ９％~ ２６􀆰 ８％ꎬＳＺＬｂ 处理下的速效钾含量最

低ꎮ

表 ２　 不同处理土壤水稳性团聚体组成特征

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ￣ｓｔａｂｌｅ ａｇｇｒｅｇａｔｅｓ
ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
土层
(ｃｍ)

土壤团聚体质量分数(％)

粒径<０.２５ ｍｍ 粒径≥０.２５ ｍｍ
平均质量直径

(ｍｍ)

ＳＺＧｍ ０~１０.０ ２８.９３±０.９４ａ ３７.０９±１.８９ａ ０.２６±０.０２ａ

１０.１~２０.０ ２５.９７±０.６１Ａ ３６.２８±１.５６Ａ ０.３３±０.０１Ａ

ＳＳＳｉ ０~１０.０ ２５.７５±０.３６ｂｃ ２６.８９±０.６１ｂ ０.１８±０.０１ｂｃ

１０.１~２０.０ ２６.４８±０.７８Ａ ２７.０５±１.４９ＢＣ ０.２４±０.０１ＣＤ

ＳＺＳｂ ０~１０.０ ２６.０２±０.７４ｂｃ ２７.４２±３.８３ｂ ０.１８±０.０２ｂｃ

１０.１~２０.０ ２５.６６±０.９７Ａ ２９.２６±２.２２ＢＣ ０.２７±０.０２ＢＣ

ＳＺＡｈ ０~１０.０ ２７.４１±０.４１ａｂ ２４.６１±１.３７ｂ ０.１７±０.０１ｂｃ

１０.１~２０.０ ２４.６８±０.８４Ａ ２５.８０±１.１７ＢＣＤ ０.２３±０ＤＥ

ＳＺＬｂ ０~１０.０ ２４.２０±０.６０ｃ ２４.０２±０.４１ｂ ０.１６±０ｃ

１０.１~２０.０ ２３.８７±０.９６Ａ ２１.１２±２.１３Ｄ ０.２０±０.０１Ｅ

ＳＺＳｔ ０~１０.０ ２６.０８±０.３１ｂｃ ２３.５２±０.９１ｂ ０.１６±０ｃ

１０.１~２０.０ ２５.５５±０.９７Ａ ２３.９６±１.８９ＣＤ ０.２３±０.０１ＣＤＥ

ＳＺＺｍ ０~１０.０ ２４.３９±１.０８ｃ ３６.２２±１.４９ａ ０.２０±０ｂ

１０.１~２０.０ ２４.５０±０.６５Ａ ３１.３１±１.８２ＡＢ ０.２８±０.０１Ｂ

ＳＳＳｉ、ＳＺＧｍ、ＳＺＺｍ、ＳＺＳｔ、ＳＺＬｂ、ＳＺＳｂ、ＳＺＡｈ 见表 １ꎮ 同列数据后不同
小写字母表示０~１０􀆰 ０ ｃｍ 土层不同处理间土壤水稳性团聚体差异显
著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ同列数据后不同大写字母表示１０.１~ ２０􀆰 ０ ｃｍ 土层不
同处理间土壤水稳性团聚体差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
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表 ３　 不同处理土壤养分含量

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理　 　 全氮含量
(％)

碱解氮含量
(ｍｇ / ｋｇ)

速效磷含量
(ｍｇ / ｋｇ)

速效钾含量
(ｍｇ / ｋｇ)

有机质含量
(ｇ / ｋｇ) ｐＨ

ＳＺＧｍ ０.１１６±０ｅ ５７.０５±０.０４ｃ ３１.００±０.５８ｃ １９０.０９±０.５５ｆ ２１.７６±０.１１ｂｃ ８.３０±０.０５ａｂｃ

ＳＳＳｉ ０.１４２±０ａ ４７.９５±０.３９ｄ ４５.６０±０.３１ａ ２４５.４７±０.０７ａ ２４.４７±０.５９ａ ８.００±０.０３ｄ

ＳＺＳｂ ０.１３１±０ｂ ４５.５０±０.６２ｅ ３２.８０±０.２５ｂ １９８.６４±０.０１ｄ ２２.２９±０.２０ｂ ８.３４±０.０１ａ

ＳＺＡｈ ０.１２０±０ｃｄ ３１.１５±０.８４ｇ ２９.４０±０.１５ｄ ２０４.７５±０.２３ｂ ２０.１１±０.４９ｄ ８.２５±０ａｂｃ

ＳＺＬｂ ０.１２３±０ｃ ７０.００±０.８８ｂ ２１.５０±０.１０ｇ １８０.３１±０.２１ｇ ２０.１１±０.１４ｄ ８.２４±０.０５ｂｃ

ＳＺＳｔ ０.１１７±０ｄｅ ３８.６８±０.２１ｆ ２５.１０±０.３２ｅ ２０３.５２±０.１１ｃ ２０.３６±０.１３ｄ ８.３２±０.０１ａｂ

ＳＺＺｍ ０.１２２±０ｃ ７５.２５±０.７８ａ ２２.７０±０.６９ｆ １９６.６０±０.３５ｅ ２１.５６±０.１７ｃ ８.２２±０.０３ｃ
ＳＳＳｉ、ＳＺＧｍ、ＳＺＺｍ、ＳＺＳｔ、ＳＺＬｂ、ＳＺＳｂ、ＳＺＡｈ 见表 １ꎮ 同列数据后不同小写字母表示不同处理间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

２.２.２　 土壤酶活性 　 不同种植模式会影响土壤酶

活性ꎮ 过氧化氢酶可催化土壤中的过氧化氢分解为

水和氧气ꎬ是一种与土壤呼吸作用相关的酶ꎻ同时可

以分解土壤中的有害自由基ꎬ与自净能力有关ꎮ 表

４ 显示ꎬ不同处理下过氧化氢酶活性从大到小为:
ＳＺＺｍ> ＳＺＧｍ> ＳＺＡｈ> ＳＺＳｂ> ＳＳＳｉ> ＳＺＬｂ> ＳＺＳｔꎬ说明

ＳＺＺｍ 处理下土壤呼吸强度高ꎬ自净能力强ꎬＳＺＳｔ 处
理下最差ꎮ 碱性磷酸酶在磷转化方面发挥着重要作

用ꎬ可以加速有机磷的脱磷速度ꎬ该酶主要由土壤细

菌分泌ꎬ可将土壤中的有机磷水解为可供植物利用

的无机磷[１７]ꎬ不同处理下碱性磷酸酶活性由大到小

为:ＳＺＳｂ>ＳＺＧｍ>ＳＺＬｂ、ＳＺＺｍ>ＳＺＳｔ>ＳＳＳｉ、ＳＺＡｈꎮ
脲酶可以分解土壤中的含氮化合物ꎬ是速效氮

的主要来源ꎬ脲酶活性是评价土壤酶活性和肥力的

重要指标ꎬ不同处理下土壤中脲酶活性大小顺序依

次为:ＳＺＺｍ>ＳＳＳｉ>ＳＺＡｈ>ＳＺＬｂ>ＳＺＧｍ>ＳＺＳｂ>ＳＺＳｔꎬ
ＳＺＺｍ 处理下脲酶活性最高ꎬ比脲酶活性最低的

ＳＺＳｔ 处理高 ３１.０％ꎬ其他 ５ 个处理间差异不显著ꎮ

纤维素酶可由土壤真菌、细菌和放线菌分泌产

生ꎬ能够降解秸秆中的纤维素ꎬ将养分释放到土壤

中[１８]ꎮ 不同处理下土壤中纤维素酶活性由大到小

为:ＳＺＳｔ>ＳＺＬｂ>ＳＺＡｈ>ＳＳＳｉ>ＳＺＺｍ>ＳＺＧｍ>ＳＺＳｂꎬＳＺＳｔ
处理下纤维素酶活性最大ꎬ比酶活性最低的 ＳＺＳｂ 处

理高 ４７.８％ꎮ
转化酶又称蔗糖酶ꎬ能够促进蔗糖生成葡萄糖

和果糖ꎬ可以促进土壤熟化ꎬ增加土壤中的速效养

分[１９]ꎮ 不同处理下土壤中蔗糖酶活性由大到小为:
ＳＺＬｂ>ＳＺＺｍ、ＳＺＡｈ>ＳＺＳｂ>ＳＳＳｉ>ＳＺＳｔ、ＳＺＧｍꎬＳＺＬｂ 处

理下蔗糖酶活性最高ꎬ比活性最低的 ＳＺＧｍ、ＳＺＳｔ 处
理高 ３５􀆰 ３％ꎮ

蛋白酶可将土壤中蛋白质和含氮化合物分解为

植物可以直接吸收利用的氨基酸或活性氮[２０]ꎮ 不

同处理下土壤中蛋白酶活性由大到小为: ＳＺＬｂ>
ＳＺＳｔ>ＳＺＺｍ>ＳＳＳｉ>ＳＺＧｍ>ＳＺＳｂ>ＳＺＡｈꎬＳＺＬｂ 处理下

蛋白酶活性最高ꎬ且与其他处理差异显著ꎬ比酶活性

最低的 ＳＺＡｈ 处理高 １７４􀆰 ２％ꎮ

表 ４　 不同处理土壤酶活性

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
过氧化氢酶活性
[ｍｇ / (ｇ􀅰ｈ)]

碱性磷酸酶活性
[ｍｇ / (ｇ􀅰ｈ)

脲酶活性
[ｍｇ / (ｇ􀅰ｈ)]

纤维素酶活性
[ｍｇ / (ｇ􀅰ｈ)]

转化酶活性
[μｇ / (ｇ􀅰ｈ)]

蛋白酶活性
[μｍｏｌ / (ｇ􀅰ｄ)]

ＳＺＧｍ ５.６１±０.０３ａｂ ６.１８±０.１２ｂ ０.９１±０.０４ｂ ５３.００±２.０２ｄｅ ０.６８±０.０１ｄ ０.４６±０.０２ｄ

ＳＳＳｉ ５.４９±０.０３ｂｃ ５.７０±０.１５ｃ ０.９４±０.０１ｂ ５８.４９±１.８０ｃ ０.７２±０.０１ｃ ０.６２±０.０４ｃ

ＳＺＳｂ ５.５２±０.０３ｂｃ ６.５１±０.１２ａ ０.９０±０.０１ｂ ５０.８８±１.８７ｅ ０.７３±０.０１ｃ ０.３２±０.０４ｅ

ＳＺＡｈ ５.５８±０.０３ａｂ ５.７０±０.０３ｃ ０.９３±０.０１ｂ ５９.１１±１.００ｃ ０.８０±０.０１ｂ ０.３１±０.０２ｅ

ＳＺＬｂ ５.４０±０.０３ｃｄ ５.８５±０ｃ ０.９２±０ｂ ６６.９４±１.１０ｂ ０.９２±０.０１ａ ０.８５±０.０３ａ

ＳＺＳｔ ５.３１±０.０６ｄ ５.７９±０.０３ｃ ０.８４±０.０１ｃ ７５.１９±１.７７ａ ０.６８±０.０１ｄ ０.７３±０.０２ｂ

ＳＺＺｍ ５.７０±０.０６ａ ５.８５±０.１２ｃ １.１０±０.０２ａ ５６.３８±１.５７ｃｄ ０.８０±０.０１ｂ ０.６３±０.０１ｃ
ＳＳＳｉ、ＳＺＧｍ、ＳＺＺｍ、ＳＺＳｔ、ＳＺＬｂ、ＳＺＳｂ、ＳＺＡｈ 见表 １ꎮ 同列数据后不同小写字母表示不同处理间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

４０５１ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２２ 年 第 ３８ 卷 第 ６ 期



２.３　 谷子不同轮作模式对细菌群落结构的影响

２.３.１　 土壤细菌组成　 图 ３ 显示ꎬ不同处理的土壤

具有相似的细菌组成ꎬ但是比例上存在一定差异ꎮ
其中相对丰度大于 １. ００％的有 ６ 个门类ꎬ分别是

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ、Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅ￣
ｒｉａ、Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 和 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓꎬ６ 个门的丰

度占总丰度的９４.５０％~ ９６􀆰 ７０％ꎮ 其中ꎬＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅ￣
ｒｉａ、Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 为优势菌门ꎬ在各处理中占比达

６４.２０％~７４􀆰 １０％ꎮ 与 ＳＳＳｉ 处理相比ꎬＳＺＬｂ、ＳＺＳｔ 处
理中 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 的相对丰度加ꎬ 分别增加了

２􀆰 ３０％、１􀆰 ６０％ꎬ其他处理中 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 的相对丰

度降低ꎬ降低了３􀆰 ６０％~ １７􀆰 ２０％ꎮ 与 ＳＳＳｉ 处理相

比ꎬＳＺＳｔ、ＳＺＳｂ、ＳＺＡｈ、ＳＺＧｍ 处理中 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 的

相对丰度增加了３􀆰 ９８％~ ３０􀆰 ７０％ꎬＳＺＬｂ、ＳＺＺｍ 处理

中 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 的相对丰度降低了 ７􀆰 ５０％、６􀆰 ３０％ꎮ
另 外ꎬ Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ、 Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ、 Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ、
Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ 是另外 ４ 个主要的门(至少在一个处理

中的相对丰度大于 ０􀆰 ５０％)ꎮ

ＳＳＳｉ、ＳＺＧｍ、ＳＺＺｍ、ＳＺＳｔ、ＳＺＬｂ、ＳＺＳｂ、ＳＺＡｈ 见表 １ꎮ
图 ３　 不同处理土壤细菌门水平的相对丰度

Ｆｉｇ.３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｐｈｙｌａ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆ￣
ｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

　 　 不同处理土壤细菌属水平群落结构分析结果

(图 ４、图 ５)表明ꎬ７ 种轮作模式聚类图没有明显分

支ꎬ说明土壤微生物结构相似ꎬ但是比例上存在差

异ꎮ 相对丰度大于 １􀆰 ００％或至少在 １ 个处理中的相

对丰度大于 １􀆰 ００％的优势属有 ２７ 个ꎬ７ 个处理共有

的优势属有 ９ 种ꎬ分别为 Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６ 占比４􀆰 ５％~
８􀆰 １％ꎬ ＢＩｒｉｉ４１ 占比约 １􀆰 ９％~ ３􀆰 ９％ꎬ ＫＤ４￣９６ 占比

１􀆰 ８％~ ３􀆰 ４％ꎬ Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ 占 比 １􀆰 ８％~ ３􀆰 ４％ꎬ
ＭＮＤ１ 占比１􀆰 ３％~ ３􀆰 ６％ꎬＢｌａｓｔｏｃｏｃｃｕｓ 占比１􀆰 ５％~
２􀆰 ４％ꎬＲＢ４１ 占比 １􀆰 ０％~ ２􀆰 ２％ꎬ Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ 占比

１􀆰 ０％~２􀆰 １％ꎬＨａｌｉａｎｇｉｕｍ 占比１􀆰 ０％~１􀆰 ３％ꎮ ＴＲＡ３￣
２０、ＩＭＣＣ２６２５６ 为 ＳＺＧｍ 处理特有的属ꎬＡｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ、
ＣＣＤ２４ 为 ＳＺＺｍ 处理特有的属ꎬＭｉｃｒｏｍｏｎｏｓｐｏｒａ 为

ＳＺＡｈ 处理特有的属ꎬ剩余 １３ 属为 ２ 个或多个处理

的共有属ꎮ 聚类分析结果(图 ５)表明ꎬＳＺＬｂ、ＳＺＳｂ
处理与 ＳＳＳｉ 处理距离最远ꎬ说明这 ２ 个处理对于细

菌群落的影响大于其他处理ꎬＳＺＡｈ 处理与 ＳＳＳｉ 处
理距离最近ꎬ说明这 ２ 个处理的细菌组成最相似ꎮ

ＳＳＳｉ、ＳＺＧｍ、ＳＺＺｍ、ＳＺＳｔ、ＳＺＬｂ、ＳＺＳｂ、ＳＺＡｈ 见表 １ꎮ
图 ４　 不同处理土壤细菌属水平相对丰度的比较(前 ２０)
Ｆｉｇ.４　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｇｅ￣

ｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ( ｔｏｐ ２０)

２.３.２　 土壤细菌多样性　 各处理的 Ｃｈａｏ１ 指数(丰
富度)间没有显著差异ꎬ与 ＳＳＳｉ 处理相比ꎬ其他 ６ 个

处理的 Ｃｈａｏ１ 指数均有所提高ꎻ与 ＳＳＳｉ 处理相比ꎬ
其他 ６ 个处理的香浓指数均降低ꎻ各处理的辛普森

指数间没有显著差异(表 ５)ꎮ 综合 ３ 个指数可推

断ꎬ与连作相比ꎬ轮作会改变土壤微生物群落结构:
物种种类(丰富度)增多ꎬ而物种多样性降低ꎬ更利

于无优势种群的生存ꎮ
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ＳＳＳｉ、ＳＺＧｍ、ＳＺＺｍ、ＳＺＳｔ、ＳＺＬｂ、ＳＺＳｂ、ＳＺＡｈ 见表 １ꎮ
图 ５　 不同轮作模式聚类分析

Ｆｉｇ.５　 Ｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｒｏｐ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ

表 ５　 不同处理土壤细菌多样性指数

Ｔａｂｌｅ ５ 　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔ￣
ｍｅｎｔｓ

处理　 Ｃｈａｏ１指数 香浓指数 辛普森指数 覆盖度(％)

ＳＺＧｍ ９ １４３.２６±２３０.７９ａ １１.２４±０.２１ａｂ ０.９９８ ９４０±０ａ ８８.６±０.００３ａ

ＳＳＳｉ ８ ６７９.２５±５５７.５３ａ １１.３５±０.１２ａ ０.９９９ ０３５±０ａ ８９.４±０.０１８ａ

ＳＺＳｂ ９ ４８２.１７±２７５.４３ａ １１.２７±０.０２ａｂ ０.９９８ ９９０±０ａ ８８.４±０.００４ａ

ＳＺＡｈ ９ ２５５.４８±１３２.６２ａ １１.２５±０.０３ａｂ ０.９９８ ９７１±０ａ ８８.５±０.００２ａ

ＳＺＬｂ ９ ２６９.６１±３４９.９６ａ １１.２５±０.０５ａｂ ０.９９８ ９８３±０ａ ８８.７±０.００５ａ

ＳＺＳｔ ９ ０３４.９７±５１４.３８ａ １１.１６±０.０９ａｂ ０.９９８ ９３３±０ａ ８９.０±０.００７ａ

ＳＺＺｍ ８ ８５２.８２±１８１.００ａ １１.１５±０.０４ｂ ０.９９８ ８６８±０ａ ８９.２±０.００３ａ
ＳＳＳｉ、ＳＺＧｍ、ＳＺＺｍ、ＳＺＳｔ、ＳＺＬｂ、ＳＺＳｂ、ＳＺＡｈ 见表 １ꎮ

２.４　 土壤养分与细菌优势属的相关性分析

表 ６ 显示ꎬ蛋白酶活性是影响土壤细菌群落最

主要的因子ꎮ 过氧化氢酶活性与 Ｄｅｖｏｓｉａ 呈显著负

相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ碱性磷酸酶活性与 Ｇｉｔｔ￣ＧＳ￣１３６ 呈

显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ纤维素酶活性与 Ａｌｔｅｒｅｒｙｔｈ￣
ｒｏｂａｃｔｅｒ 呈显著正相关 (Ｐ< ０􀆰 ０５)ꎻ转化酶活性与

Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ 呈显著正相关(Ｐ<０.０５)ꎻ蛋白酶活性与

Ｂｌａｓｔｏｃｏｃｃｕｓ 呈极显著负相关(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ与 Ｌｙｓｏｂａｃｔ￣
ｅｒ 呈极显著正相关 (Ｐ< ０􀆰 ０１ )ꎻ 碱解氮含量与

ＭＮＤ１、Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ、 ＴＲＡ３￣２０、 ＣＣＤ２４ 呈显著正相关

(Ｐ< ０􀆰 ０５ )ꎬ 与 Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ 呈 显 著 负 相 关 (Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎻ速效磷、速效钾含量与 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ 呈显著

正相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
２.５　 谷子不同轮作模式对土壤物理、肥力指标影响

的综合分析

２.５.１　 土壤相关指标选取与主成分分析结果 　 选

取具有代表性的土壤相关因子ꎬ包括:物理结构(土
壤容重、１０.１~ ２０􀆰 ０ ｃｍ 的 ＭＷＤ)、土壤养分(全氮、
碱解氮、速效磷、速效钾、有机质)含量及土壤酶(过
氧化氢酶、碱性磷酸酶、脲酶、纤维素酶、转化酶、蛋
白酶)活性ꎬ共 １３ 个指标作为主成分分析的评价指

标ꎮ 为使选取因子在数量级和量纲上达到一致ꎬ需
对原始数据进行标准化处理ꎬ然后对土壤物理、养分

指标进行相关性分析ꎮ
谷子土壤相关指标主成分分析结果(表 ７)表
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明ꎬ从 １３ 个因子中提取出 ５ 个主成分且 ５ 个主成分

累积贡献率高达 ９８􀆰 ０７６％ꎬ即 ５ 个主成分可包含原

有信息的 ９８􀆰 ０７６％ꎬ符合分析要求ꎬ所以这 ５ 个主成

分可以代表谷子土壤相关指标进行分析ꎮ

表 ６　 土壤肥力指标与优势属之间的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ａｎｄ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｅｒａ

优势属　 　 　
相关系数

过氧化氢
酶活性

碱性磷酸
酶活性

脲酶
活性

纤维素
酶活性

转化酶
活性

蛋白酶
活性

全氮
含量

碱解氮
含量

速效磷
含量

速效钾
含量

有机质
含量

ｐＨ

Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６ ０.２００ ０.３１８ ０.２８５ －０.１９２ －０.２１８ ０.３８８ －０.０３５ ０.７２５ －０.０５１ －０.１６８ ０.３５１ －０.０３１

ＢＩｒｉｉ４１ －０.３７５ ０.３１９ －０.１８９ ０.４０７ ０.５８９ ０.００５ －０.００８ －０.３６３ －０.２８６ －０.１０７ －０.５３９ ０.１０５

ＫＤ４９６ ０.４９５ ０.４６９ ０.３７２ －０.３８９ －０.１２０ ０.０５８ －０.４２２ ０.６８７ －０.３４５ －０.５４７ －０.００６ ０.３４８

Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ －０.３４３ －０.４４１ －０.４２３ ０.１９５ －０.４２７ ０.０３５ ０.４６８ －０.５２５ ０.７７９∗ ０.８１５∗ ０.５１３ －０.６５２

ＭＮＤ１ ０.５８１ ０.１７７ ０.６８５ －０.３２７ ０.０８８ ０.２５３ －０.２４６ ０.８６９∗ －０.３３９ －０.３７８ ０.０９０ ０.０４０

Ｂｌａｓｔｏｃｏｃｃｕｓ ０.４０５ ０.３５６ －０.２１４ －０.６５５ －０.３２７ －０.９０４∗∗ ０.０６１ －０.５５４ ０.４８０ ０.１４２ ０.１７８ ０.０９５

ＲＢ４１ ０.０４５ ０.３６５ －０.１１３ －０.１９３ －０.４７２ ０.２０２ －０.０５０ ０.３７７ ０.１９５ －０.０５５ ０.３９６ －０.００４

Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ －０.０２２ ０.０２０ －０.４７８ －０.１４２ －０.２７７ ０.７４５ －０.０３０ －０.９００ ０.３４１ ０.２２５ －０.１１９ ０.１４９

Ｄｅｖｏｓｉａ －０.８０３∗ －０.５５１ －０.３９２ ０.４１９ ０.２１１ －０.０１４ ０.３９７ －０.６３３ ０.２４５ ０.４３５ －０.０７１ －０.２５８

Ｉａｍｉａ ０.６９７ ０.６３８ ０.５１５ －０.６６４ ０.０８４ －０.２５２ －０.２８９ ０.６２５ －０.３４３ －０.５９６ －０.０２７ ０.４１３

Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ －０.４０９ －０.２８２ ０.１８１ ０.５０９ ０.５２９ ０.９３５∗∗ ０.１４２ ０.６７７ －０.３３５ －０.１４０ －０.０４７ －０.２５６

Ａｅｒｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ ０.４０４ ０.５７０ ０.４３１ －０.４２８ ０.５２６ －０.０８１ －０.１８９ ０.６２２ －０.５４３ －０.７２４ －０.２６６ ０.４５９

Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ ０.１３５ －０.３５９ ０.３１２ ０.１５４ ０.７８０∗ －０.０２６ －０.２５９ ０.０３６ －０.５４５ －０.３６４ －０.６５１ ０.１３３

Ｇｉｔｔ￣ＧＳ￣１３６ ０.４２２ ０.８１０∗ ０.３４２ －０.６２８ ０.０８５ －０.１４５ ０.０５７ ０.６０９ －０.１６３ －０.４５３ ０.１９４ ０.３２８

６７￣１４ ０.３５２ ０.３９４ －０.２２０ －０.５８２ －０.６５６ －０.５５７ ０.０１３ －０.２４３ ０.５５５ ０.１８８ ０.４３７ －０.００９

Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿７ ０.２１２ ０.１７８ －０.１１３ －０.３３９ －０.４７９ －０.０４６ ０.０１１ ０.１４９ ０.４３２ ０.１４２ ０.４５８ －０.２０８

Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ －０.４８０ －０.５０６ －０.５７２ ０.４５６ －０.０１７ －０.１４８ ０.００９ －０.８１８∗ ０.２１７ ０.３３９ －０.２５８ －０.１２５

Ａｌｌｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ￣Ｎｅｏｒｈｉ￣
ｚｏｂｉｕｍ￣Ｐａｒａｒｈｉｚｏｂｉｕｍ￣
Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ

－０.６８８ －０.４５６ －０.４８６ ０.７１９ ０.２４８ ０.１６５ －０.０６７ －０.５７６ －０.１８４ ０.０７４ －０.４９９ ０.０８７

Ｌｅｃｈｅｖａｌｉｅｒｉａ －０.０７２ ０.２５１ －０.０３４ ０.０２８ －０.７４４ －０.０８２ ０.１１７ －０.１８９ ０.１８５ ０.３２６ ０.３５８ ０.１２５

ＴＲＡ３￣２０ ０.４９４ ０.１１４ ０.４９２ －０.３８８ ０.００３ ０.２５５ －０.０２１ ０.７７１∗ ０.０２４ －０.１３２ ０.３４８ －０.２４６

Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ０.０７６ ０.２３６ －０.２１１ －０.２１４ －０.２３０ －０.７７２∗ ０.０３８ －０.７５１ ０.１４１ ０.１３３ －０.１２２ ０.３２９

Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ ０.４０７ ０.２７６ ０.４６１ －０.２８０ ０.００７ ０.３２３ －０.２２４ ０.８４６∗ －０.２６０ －０.３９１ ０.１４０ ０.０６３

Ａｌｔｅｒｅｒｙｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ －０.７３５ －０.４２３ －０.１６１ ０.８００∗ ０.５０６ ０.７９４∗ ０.１００ ０.１６４ －０.３５１ －０.０５０ －０.２９８ －０.１１６

Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ －０.０３０ －０.３９２ ０.５２３ ０.４６３ ０.５１９ ０.７６５∗ －０.２９９ ０.７２３ －０.７００ －０.３７５ －０.３７１ －０.００３

Ｍｉｃｒｏｍｏｎｏｓｐｏｒａ －０.０４５ －０.７１２ ０.１９４ ０.３５５ ０.３５７ －０.０２０ ０.０５３ －０.３６６ －０.０９１ ０.２８８ －０.２９４ －０.２６７

ＣＣＤ２４ ０.１６７ ０.０３５ ０.６２８ ０.０７９ ０.３３０ ０.５８７ －０.０７３ ０.８６６∗ －０.５０９ －０.３３４ －０.０２８ ０.０２３

ＩＭＣＣ２６２５６ ０.３９９ ０.４１７ －０.０２７ －０.４８１ －０.３２８ －０.２０９ －０.３０３ ０.２６１ ０.０９２ －０.２８３ ０.１４７ ０.１７６
∗∗表示极显著相关(Ｐ<０.０１)ꎻ∗表示显著相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

２.５.２　 不同处理谷子土壤物理、肥力综合排名　 综

合分析土壤理化性质等相关指标ꎬ得分最高的为

ＳＺＺｍ 处理(表 ８)ꎬ其次为 ＳＳＳｉ 处理ꎬ得分最低的为

ＳＺＳｔ 处理ꎮ 认为谷子￣玉米￣玉米(糯)￣谷子轮作模

式可以使土壤环境保持最优ꎮ

３　 讨 论

土壤肥力对农作物生长发育至关重要[２１￣２６]ꎬ合

理轮作可以提高土壤养分含量ꎬ改善土壤结构[２７１]ꎮ
本研究结果表明ꎬ合理的轮作可降低土壤容重ꎬ增强

土壤团聚体稳定性(块根、块茎类作物除外)ꎻ谷子

连作降低了土壤 ｐＨꎬ使土壤趋于酸化ꎬ这与牛倩云

等[２８]、徐宁等[２９] 的研究结果一致ꎻ谷子连作模式

下ꎬ土壤中速效磷、速效钾、有机质含量均居于首位ꎬ
袁洪超等[３０]在当归连作研究中得到类似结论ꎮ 这

可能与不同种植模式作物对养分的需求不同有关ꎮ

７０５１李　 丹等:谷子不同轮作模式对土壤理化性质及细菌群落的影响



表 ７　 主成分特征值与贡献率

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅｓ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｉｎ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ

成分
初始特征值

合计 贡献率(％) 累积贡献率(％)

提取平方和载入

合计 贡献率(％) 累积贡献率(％)

１ ４.４５５ ３４.２６９ ３４.２６９ ４.４５５ ３４.２６９ ３４.２６９

２ ３.２５８ ２５.０５８ ５９.３２７ ３.２５８ ２５.０５８ ５９.３２７

３ ２.５４８ １９.５９９ ７８.９２６ ２.５４８ １９.５９９ ７８.９２６

４ １.４６１ １１.２４１ ９０.１６７ １.４６１ １１.２４１ ９０.１６７

５ １.０２８ ７.９０９ ９８.０７６ １.０２８ ７.９０９ ９８.０７６

６ ０.２５０ １.９２４ １００.０００

７ ２.７４７×１０－１６ ２.１１３×１０－１６ １００.０００

８ １.５１０×１０－１６ １.１６２×１０－１６ １００.０００

９ ７.３１５×１０－１６ ５.６２７×１０－１６ １００.０００

１０ －３.４５３×１０－１６ －２.６５６×１０－１６ １００.０００

１１ －５.９１９×１０－１６ －４.５５３×１０－１６ １００.０００

１２ －１.３０９×１０－１６ －１.００７×１０－１６ １００.０００

１３ －２.８３３×１０－１６ －２.１７９×１０－１６ １００.０００

表 ８　 不同轮作模式因子得分与综合排名

Ｔａｂｌｅ ８　 Ｆａｃｔｏｒ ｓｃｏｒｅ ａｎｄ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｒａｎｋｉｎｇ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
得分

Ｆ１ Ｆ２ Ｆ３ Ｆ４ Ｆ５ Ｆ
排名

ＳＺＧｍ ０.６６１ ０.９６１ －０.５６３ －１.４１６ －０.１１９ ０.１９１ ４

ＳＳＳｉ １.３６８ －１.４０７ １.１０１ ０.０８３ －０.００５ ０.３４７ ２

ＳＺＳｂ ０.６６７ ０.２０１ －１.１９５ ０.７１２ １.４３１ ０.２４３ ３

ＳＺＡｈ －０.３２１ －０.１３４ －０.８２４ １.３７２ －１.４２２ －０.２６９ ６

ＳＺＬｂ －１.４５１ ０.０６７ ０.８６２ ０.３１６ １.１５８ －０.１８６ ５

ＳＺＳｔ －１.０１６ －１.０６６ －０.５３５ －１.２１４ －０.４０６ －０.９０７ ７

ＳＺＺｍ ０.０９２ １.３７８ １.１５５ ０.１４７ －０.６３９ ０.５８１ １
ＳＳＳｉ、ＳＺＧｍ、ＳＺＺｍ、ＳＺＳｔ、ＳＺＬｂ、ＳＺＳｂ、ＳＺＡｈ 见表 １ꎮ

　 　 土壤酶是作物根系和微生物产生的一类蛋白质

代谢产物ꎬ参与土壤的各种生化反应ꎮ 有研究认为ꎬ
合理轮作有利于提高土壤酶活性[３１￣３２]ꎮ 本研究中ꎬ
马铃薯轮作模式的过氧化氢酶、脲酶活性最低ꎻ谷子

连作模式、花生轮作模式碱性磷酸酶活性最低ꎻ高粱

轮作模式纤维素酶活性最低ꎮ 总体来讲ꎬ合理的轮

作有利于提高土壤酶活性ꎬ不合理的轮作会降低土

壤酶活性ꎮ 本试验中 ７ 种轮作模式的土壤酶活性没

有明显规律ꎬ可能与试验地常年施用有机肥以及试

验周期较短(４ 年)、连作障碍不明显有关ꎮ
谷子连作模式的土壤细菌丰富度指数最低ꎬ但

是其多样性指数最高ꎬ推测与土壤酸化有关ꎬ该条件

下更利于优势菌的生存ꎮ 聚类分析结果表明ꎬ不同

轮作模式细菌群落结构组成基本相同ꎬ但在比例上

有所差异ꎬ推测土壤细菌对于环境变化较不敏感ꎬ前
人在番茄上得到类似结论[３３]ꎮ

４　 结 论

为了筛选出适宜晋东南地区谷子最佳的轮作作

物ꎬ使土壤保持健康生态环境ꎬ本研究通过主成分分

析法可知ꎬ不同作物与谷子轮作的综合得分顺序为

ＳＺＺｍ>ＳＳＳｉ>ＳＺＳｂ>ＳＺＧｍ>ＳＺＬｂ>ＳＺＡｈ>ＳＺＳｔꎮ 其中ꎬ
轮作玉米(糯)得分最高ꎬ其次依次为谷子连作、轮
作高粱、轮作大豆ꎬ且四者得分均为正值ꎬ说明轮作

玉米(糯)、高粱、大豆以及连作谷子可使谷子土壤

保持较健康的水平ꎮ 轮作马铃薯、花生、甘薯三者得
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分为负值ꎬ说明这 ３ 种轮作方式降低了土壤质量ꎮ
由此可知ꎬ不同轮作模式会影响土壤的质量ꎬ且长时

间连作会产生连作障碍ꎬ玉米(糯)是较为适宜晋东

南武乡地区避免谷子连作障碍的理想作物ꎮ
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