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Abstract：Rotation patterns play a significant role in the ecologically sustainable development of rice cultivation. To evaluate the effects of
different rice rotation patterns on soil microbial community structure and its relationship with soil nutrient supply, high-throughput
sequencing technology was used to analyze variations in soil bacterial and fungal community compositions under three different rice
rotation patterns[rice-wheat rotation, rice-Chinese milk vetch（CMV）rotation, and rice-fallow rotation]. Then, the relationship of soil
microbial variations with soil environmental factors was discussed. The results showed that the rice-CMV rotation system significantly
improved the comprehensive fertility of paddy soil, and the contents of total nitrogen（TN）and available nitrogen（AN）in the soil were
significantly increased after CMV was continuously rolled back into the field. Furthermore, the impacts of different rice rotation patterns on
soil microbial community composition were greater for soil bacteria than soil fungi. In the rice-CMV rotation pattern, the enrichment of
dominant bacteria such as Acidobacteriota and Ascomycota contributed to soil nutrient cycling and ecological health. Changes in soil
nutrients such as TN, AN, total potassium（TK）, and available potassium（AK）under different rotation patterns are supposed to be the main
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摘 要：为了探索不同水稻轮作模式对稻田土壤微生物群落结构的影响，以及与土壤养分供给的关系，本研究采用高通量测序技术

对3种不同轮作模式下（水稻-小麦轮作、水稻-紫云英轮作、水稻-休耕）土壤细菌和真菌的群落结构变化进行分析，并进一步探讨了

微生物群落结构与土壤养分含量之间的相互关系。结果表明：水稻-紫云英轮作模式能够明显改善稻田土壤的综合肥力，紫云英连

续翻压还田后显著提高了土壤中总氮（TN）和有效氮（AN）的含量。土壤微生物群落结构方面，不同种植模式对细菌群落结构的影响

大于真菌。水稻-紫云英轮作模式中优势菌群如酸杆菌门（Acidobacteriota）和子囊菌门（Ascomycota）等的富集有助于促进土壤生态

系统的养分循环与生态健康。不同种植模式条件下土壤养分的变化如TN、AN、总钾（TK）及速效钾（AK）等可能是导致土壤细菌和真

菌群落结构发生变化的主要驱动因素。稻田土壤中细菌群落结构对于土壤养分变化的敏感性要高于真菌。综合来看，水稻-紫云英

轮作模式是更加适合水稻生态可持续栽培的种植模式，能够明显改善稻田土壤的综合肥力和土壤微生态环境。

关键词：水稻轮作；紫云英；土壤微生物；群落结构；土壤养分
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水稻（Oryza sativa L.）是我国种植的主要粮食作

物之一，为解决我国粮食安全问题做出了重要贡献。

近年来，我国水稻种植模式逐渐单一化，长年高强度

的种植导致稻田耕作层变浅、有机质含量下降、土壤

理化性质退化，严重制约了我国水稻栽培的生态可持

续发展[1]。冬季种植绿肥是稻田重要的有机肥源，通

过绿肥翻压来培肥土壤和提高农作物产量是我国传

统农业普遍采用的措施。冬季种植绿肥不仅能充分

利用冬季水、热及土地资源生产出大量鲜草，同时在

增加作物产量、提高土壤肥力、改善稻田土壤结构、防

止水土流失、增加土壤微生物活性以及节能减排等方

面均具有良好效果[1-2]。紫云英（Astragalus sinicus）又

名红花草、翘摇、草子等，是豆科黄芪属越年生草本植

物，是我国南方稻区主要的冬种绿肥作物[3]。紫云英

可以通过生物固氮作用固定空气中的氮，其植株残体

含氮量远高于其他作物秸秆，相关研究表明紫云英还

田能够替代 20%~60% 的化学氮肥[4-5]。紫云英还田

后还能促进土壤有机质的矿化分解，在活化土壤养

分、维持土壤肥力以及减少农田化肥用量方面发挥重

要作用。

水稻-紫云英轮作是一种生态且高效的水稻种

植模式，相关研究表明水稻-紫云英轮作可以减少稻

季化肥用量、提高水稻产量、增加稻田土壤养分、改善

稻田土壤的理化性状[6-8]。鲁艳红等[9]的研究表明紫

云英翻压还田配施缓释肥能够替代 40% 的氮肥和

20%的钾肥，在提高土壤养分和作物养分利用效率的

同时保证水稻稳产高产。颜志雷等[10]的研究表明紫

云英翻压还田配施化肥与单施化肥相比能够显著提

高土壤有机质、全氮和有效氮的含量。也有研究表

明：紫云英翻压还田能够有效增加表层土壤的有机碳

和可溶性有机碳的含量，从而促进土壤固碳[11-13]；水

稻-紫云英轮作能够减少稻田土壤的温室气体排

放[14-15]；紫云英翻压还田能通过减少土壤N2O排放通

量从而减少稻田的温室气体排放强度（GHGI）[16]。

微生物是土壤生态系统的重要组成部分，参与土

壤中多种物质循环过程，在作物生长和土壤生态健康

等方面具有十分重要的指示意义[17]。土壤生物学特

性易受施肥、耕作以及灌溉等农业措施的影响，能够

快速反映土壤质量的变化，例如土壤酶活性、微生物

生物量、微生物呼吸、微生物群落结构多样性等均是

较好的土壤微生态评价指标[18-19]。万水霞等[20-21]的研

究表明，紫云英配施化肥能够显著提高土壤微生物的

数量和土壤酶活性，同时还能提高土壤的微生物量碳

氮含量和土壤微生物熵，从而实现对土壤微生物群落

结构组成的调节作用。佀国涵等[22]的研究表明，长期

种植绿肥能够提高农田土壤中细菌、真菌和放线菌的

丰度以及土壤微生物量碳的含量。王利民等[23]的研

究则表明紫云英连年翻压还田能够促进慢生根瘤菌

属、分枝杆菌属以及链霉菌属等在土壤中富集，形成

独特的土壤微生物群落结构，加速土壤的碳水化合物

和氨基酸等营养物质代谢，从而培肥土壤。

目前，国内外有关紫云英的研究主要聚焦于还田

之后其对土壤养分、土壤结构、水稻产量、土壤酶活性

以及土壤生物学特性的影响[24-25]，而对土壤微生物群

落结构变化方面的研究报道不多，尤其是缺乏不同水

稻种植模式之间的对比，土壤微生物群落结构变化与

土壤养分供给之间的关系也不明确。因此，本实验以

目前常见的 3种水稻轮作模式为研究对象，采用高通

量测序技术研究了上海郊区水稻-小麦轮作、水稻-
紫云英轮作和水稻-休耕 3种模式对土壤微生物（细

菌和真菌）群落结构的影响，同时分析了土壤细菌和

真菌群落结构变化与土壤养分之间的相互关系，以期

为高效水稻轮作模式的选择提供科学依据，这对于稻

田土壤肥力的保持、水稻栽培的生态可持续发展以及

保障国家粮食安全均具有重要意义。

1 材料与方法

1.1 实验地概况

实验地位于上海市青浦现代农业园区内，该园区

是上海市率先启动的 4家市级农业园区之一，始建于

1999 年，总规划面积 17.07 km2，其中耕地面积占 9.6
km2。目前，园区内水稻种植面积约 430 hm2，水稻栽

driving factors for the changes in soil bacterial and fungal community structures. In addition, the results indicated that the bacterial
community structure in paddy soil was more sensitive to variations in environmental factors than the fungal community structure. In
summary, our results showed that the rice-CMV rotation pattern was better than rice-wheat and rice-fallow rotation patterns for
sustainable ecological rice cultivation and can significantly improve soil comprehensive fertility, thus enhancing the health of soil
microecology.
Keywords：rice rotation; Chinese milk vetch; soil microbial composition; community structure; soil nutrients
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培与生产一直是园区的工作重心。近年来园区在水

稻新型种植模式的探索方面开展了大量的工作。不

同水稻轮作模式的对比实验开始于 2019年，施肥方

案与田间管理参照当地习惯。该地区气候类型为典

型的亚热带季风型气候，全年四季分明，日照充足，雨

量充沛，年平均气温 15 ℃，年平均降雨量 1 200 mm，

全年无霜期约225 d。
1.2 实验设置

本实验设 3种水稻种植模式，分别为：①水稻-小
麦轮作（RW）；②水稻-紫云英轮作（RV）；③水稻-休
耕（RF）。每种处理 3次重复，共 9个实验小区，随机

区组设计。每个实验小区面积为 100 m2（10 m×10
m），小区之间以田埂隔开，田埂覆膜以防止肥水串

流。水稻采用移栽的方式种植，在每年的 6月中下旬

移栽，种植密度为 12 cm×25 cm，栽培品种为“青香软

粳”，各处理相同，10月底或 11月初水稻成熟后收割。

在水稻收割前进行小麦和紫云英种子撒播，小麦播种

量为75 kg·hm-2，紫云英播种量为30 kg·hm-2。各处理

施肥方案如表1所示，各处理稻季的施肥方案一致，冬

季小麦按当地常规习惯施肥，紫云英和休耕处理不施

肥。具体施肥量（按 N 计）为水稻 240 kg·hm-2，小麦

150 kg·hm-2。农药的使用根据田间实际情况每年2~4
次，使用种类包括戊唑嘧菌酯、三环唑、甲维茚虫威和

吡蚜酮等，用于水稻纹枯病、稻瘟病、稻纵卷叶螟和稻

飞虱的防治，其他田间农事管理参照青浦当地习惯。

1.3 土壤理化性状分析

实验时间为 2019年 11月至 2021年 12月，土壤样

品分别在 2019年 11月和 2021年 12月各采集 1次，用

于分析实验前后土壤养分的变化。土壤样品的采集

采用“S”型五点采样法，取样深度为 0~20 cm，每次采

样每个小区采集 5个点形成 1个混合样，土壤样品带

回实验室在室温下进行风干，然后磨碎过筛待测。土

壤理化性质测定指标包括有机质（OM）、总氮（TN）、

总磷（TP）、总钾（TK）、总有机碳（TOC）、碱解氮（AN）、

有效磷（AP）、速效钾（AK）以及 pH，测定方法均采用

国标法。

1.4 土壤微生物总DNA提取与PCR扩增

实验过程中在 2021年 8月水稻季烤田期采集稻

田土壤样品，用于土壤细菌和真菌群落结构特征的分

析。土壤样品采集后用低温箱带回实验室，用于土壤

微生物总DNA的提取。土壤微生物总DNA的抽提采

用试剂盒进行（E.Z.N.A.® soil DNA kit，Omega Bio-
tek），使用 1%的琼脂糖凝胶电泳检测DNA的提取质

量，使用NanoDrop2000测定DNA 浓度和纯度。土壤

微生物总 DNA 用目标基因引物进行 PCR 扩增（ABI
GeneAmp® 9700）。本研究中扩增细菌（16s）所用引

物 序 列 为 338F（ACTCCTACGGGAGGCAGCAG）和

806R（GGACTACHVGGGTWTCTAAT），扩 增 真 菌

（ITS）所用引物序列为 ITS1F（CTTGGTCATTTAGAG⁃
GAAGTAA）和 ITS2R（GCTGCGTTCTTCATCGATGC）。

PCR 扩增程序如下：95 ℃ 预变性 3 min；95 ℃ 变性

30 s、55 ℃ 退火 30 s、72 ℃ 延伸 30 s，27 个循环；

72 ℃ 稳定延伸 10 min；最后在 4 ℃保存。PCR 反应

体系为：5×TransStart FastPfu 缓冲液 4 μL，2.5 mmol·
L-1 dNTPs 2 μL，上游引物（5 μmol·L-1）0.8 μL，下游

引物（5 μmol·L-1）0.8 μL，TransStart FastPfu DNA聚合

酶 0.4 μL，模板DNA 10 ng，补足至 20 μL。每个样本

3个重复。

1.5 土壤微生物高通量测序

扩增产物的高通量测序基于 Illumina Miseq平台

进行，将同一样本的 PCR产物混合后使用 2%琼脂糖

凝胶回收 PCR产物，利用AxyPrep DNA Gel Extraction
Kit（Axygen Biosciences）进行回收产物纯化，2%琼脂

糖凝胶电泳检测，并用 Quantus™ Fluorometer（Pro⁃
mega）对回收产物进行检测定量。使用 NEXTFLEX
Rapid DNA-Seq Kit建库：①接头链接；②使用磁珠筛

选去除接头自连片段；③利用 PCR扩增进行文库模

板的富集；④磁珠回收 PCR 产物得到最终的文库。

随 后 利 用 Illumina 公 司 的 Miseq PE300 / NovaSeq
PE250平台进行测序，测序工作委托上海美吉生物医

药科技有限公司完成。

1.6 测序数据分析

使用 fastp软件对原始测序序列进行质控，使用

种植模式
Cultivation pattern

水稻-小麦（RW）

水稻-紫云英（RV）
水稻-休耕（RF）

水稻Rice
基肥1
Base

fertilizer 1
120
120
120

追肥
Topdre-

ssing
60
60
60

追肥
Topdre-

ssing
60
60
60

小麦Wheat
基肥2
Base

fertilizer 2
90
0
0

追肥
Topdre-

ssing
60
0
0

表1 不同水稻轮作模式施肥方案（kg·hm-2）

Table 1 Fertilization scheme of different rice rotation
systems（kg·hm-2）

注：稻季基肥 1 N、P、K养分比例为 28-6-6；麦季基肥 2 N、P、K养
分比例为15-15-15；追肥均为尿素（N 46%）。

Note：The N、P、K nutrient ratio of rice compound fertilizer 1 was 28-
6-6; The N、P、K nutrient ratio of wheat compound fertilizer 2 was 15-15-
15;Topdressing was urea（N 46%）.
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FLASH软件进行拼接：①过滤 reads尾部质量值 20以

下的碱基，设置50 bp的窗口，如果窗口内的平均质量

值低于 20，从窗口开始截去后端碱基，过滤质控后 50
bp 以下的 reads，去除含 N 碱基的 reads；②根据 PE
reads 之间的 overlap 关系，将成对 reads 拼接（merge）
成一条序列，最小 overlap长度为10 bp；③拼接序列的

overlap区允许的最大错配比率为 0.2，筛选不符合序

列；④根据序列首尾两端的 barcode和引物区分样品，

并调整序列方向，barcode允许的错配数为 0，最大引

物错配数为 2。使用 UPARSE 软件根据 97% 的相似

度对序列进行 OTU 聚类并剔除嵌合体。利用 RDP
classifier对每条序列进行物种分类注释，细菌（16 s）
和真菌（ITS）比对的数据库分别为 Silva 16S rRNA数

据库（v138）和 ITS_fungi（unite 8.0），设置比对阈值为

70%。

1.7 统计分析与图表绘制

显著性差异检验采用 SPSS 23 软件进行。同一

处理实验前后的差异采用 t检验在 0.05水平进行；不

同处理之间的差异检验采用单因素方差分析（One-
way ANOVA）进行。土壤细菌和真菌群落结构组成

差异采用 NMDS（非度量多维尺度分析）和 PLS-DA
（偏最小二乘法判别分析）进行分析；不同处理之间差

异物种分析采用Kruskal-Wallis秩和检验（多组比较

策略）进行比较；土壤微生物群落结构与土壤养分之

间的相关性采用 Spearman进行相关性分析。图表采

用OriginPro 9.0，R-3.3.1 和python-2.7绘制。

2 结果与分析

2.1 土壤肥力变化

本研究分析了不同水稻种植模式在实验前后

（2019—2021年）的土壤养分变化，结果显示RV模式

土壤TN含量显著提高，土壤TK含量则在RF和RV两

种模式中显著降低（图1）。RV模式土壤AN含量也显

著提高，与TN的变化规律一致，而RW模式土壤AP和

AK含量均显著降低（图 2）。此外，比较实验结束后 3
种不同种植模式的土壤养分差异，结果显示（图 1、图
2）不同处理之间仅土壤AN含量存在显著差异，RV模

式显著高于其他两种模式。

为了比较 3种模式种植前后的综合肥力变化，选

择 AN、AP、AK、OM、TOC 和 pH 共 6 个指标进行雷达

*表示2019和2021年之间在P<0.05水平具有显著性差异。下同。
* in the figure indicates a significant difference between 2019 and 2021 at the P<0.05 level. The same below.

图1 不同水稻轮作模式实验前后土壤总氮、总磷、总钾和有机质的含量变化

Figure 1 Soil TN，TP，TK and OM variations under different rice rotation patterns before and after the experiments

土
壤

总
氮

含
量

Soi
lTN

con
ten

t/（g
·kg

-1 ）

2.4
2.0
1.6
1.2
0.8
0.4

0
水稻轮作模式Rice rotation system

土
壤

总
钾

含
量

Soi
lTK

con
ten

t/（g
·kg

-1 ）

24
20
16
12
8
4
0

水稻轮作模式Rice rotation system

土
壤

总
磷

含
量

Soi
lTP

con
ten

t/（g
·kg

-1 ）

1.0

0.8

0.6

0.4

0.2

0
水稻轮作模式Rice rotation system

土
壤

有
机

质
含

量
Soi

lO
Mc

ont
ent

/% 4.0
3.5
3.0
2.5
2.0
1.5
1.0
0.5

0
水稻轮作模式Rice rotation system

（a） （b）

（c） （d）

877



农业环境科学学报 第43卷第4期

图分析（以RF模式的各项指标数值作为对照“1”对数

据进行标准化处理）。结果显示（图 3），在实验前RW
模式的土壤养分背景值高于其他两种模式，尤其在

AP含量上具有明显优势。在经过 2 a不同模式的轮

作后土壤综合肥力发生了明显变化，RV模式土壤综

合肥力有了明显提高，尤其是 AN和 AP的含量。此

外，3种模式在实验前OM和TOC含量较为接近，而实

验后RW和RV两种模式已表现出一定优势。

2.2 土壤细菌和真菌的群落结构组成

基于测序数据分析了不同水稻轮作模式土壤细

菌和真菌在门水平的群落结构组成。由图 4分析可

知，土壤细菌丰度前 5 的菌门为 Chloroflexi（绿弯菌

门 ，23.49%~27.21%）、Acidobacteriota（酸 杆 菌 门 ，

17.09%~20.56%）、Proteobacteria（变形菌门，13.35%~
15.71%）、Actinobacteriota（ 放 线 菌 门 ，10.61%~
11.19%）和 Myxococcota（粘球菌门，3.87%~4.83%）。

不同轮作模式之间土壤细菌门水平的群落结构组成

有明显差异，与RW模式相比，RF和RV模式中绿弯菌

门的丰度出现了明显降低，RV模式则在酸杆菌门的丰

度上具有明显优势，而RF模式则在变形菌门上具有丰

度优势。土壤真菌丰度（图5）前5的菌门为Ascomycota
（子囊菌门，52.97%~68.39%）、unclassified_k_Fungi
（未鉴定菌门，14.71%~25.00%）、Basidiomycota（担子

菌门，7.74%~11.11%）、Mortierellomycota（被孢霉菌

门，2.04%~6.22%）和 Rozellomycota（2.28%~2.83%）。

稻田土壤中真菌群落以子囊菌门为主，其丰度占真菌

总丰度的50%以上，其中RV模式最高。RF模式在被

孢霉菌门上具有丰度优势，而RW模式则在担子菌门

上具有丰度优势。

2.3 群落结构组成相似性分析

采用 NMDS 和 PLS-DA 方法在 OTU 水平对不同

水稻轮作模式土壤细菌和真菌群落结构组成的相似

性和差异性进行分析。结果显示（图 6），不同轮作模

式土壤细菌的群落结构组成在 NMDS1和 NMDS2方

向上均未能完全区分，但已经表现出较好的排序

（stress<0.1）。土壤真菌的群落结构同样表现出较好

的排序（stress<0.1），且RF模式在NMDS1方向已经和

RV模式完全区分开，说明二者之间具有明显的组间

差异性。在PLS-DA分析中，不同稻田轮作模式土壤

细菌和真菌的群落结构组成均表现出了较好的组内
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图2 不同水稻轮作模式实验前后土壤碱解氮、有效磷、速效钾和总有机碳的含量变化

Figure 2 Soil AN，AP，AK and TOC variations under different rice rotation patterns before and after the experiments

不同小写字母表示处理之间在P<0.05水平具有显著性差异。
Different lowercase letters indicate significant differences among different treatments（P<0.05）.
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b b

a
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相似性和组间差异性，不同处理之间能够明显进行区

分，COMP1和COMP2共同解释了 28.36%细菌的群落

结构组成差异和 28.78%真菌的群落结构组成差异，

这说明不同轮作模式对土壤细菌和真菌的群落结构

组成均产生了明显影响。

2.4 物种差异分析

采用Kruskal-Wallis秩和检验多组比较策略对处

理之间具有显著性差异的物种进行分析。结果表明

不同轮作模式之间土壤细菌丰度前 30的菌属中有 12
个菌属存在显著性差异（图 7，仅显示具有显著性差

异的菌属），其中有 6个菌属在RV模式中具有丰度优

势，如 Conexibacter和Opitutus等，有 4个菌属在RF模

式中具有丰度优势，如 Solirubrobacter和Niastella等，

而仅有 2个菌属在 RW 模式中具有丰度优势，分别

为 Azotobacter和 Alkaliphilus。土壤真菌中则仅有 3
个菌属在处理之间存在显著性差异（图 8），其中有

2 个菌属在 RW 模式中具有丰度优势，分别为 Scole⁃

cobasidium和 Sporormiaceae，有 1个菌属在RF模式中

具有丰度优势，为 Collariella。结果表明不同水稻轮

作模式对属水平土壤细菌和真菌的群落丰度产生

了显著影响。

2.5 土壤微生物与土壤养分的相关性

采用 Spearman相关性分析研究了土壤微生物群

落结构组成与土壤养分之间的相互关系。结果显示

（图 9），土壤细菌门水平的群落结构组成与土壤 pH
和土壤N、P、K含量具有显著相关性，而与土壤OM和

TOC 的含量无关。土壤 AK 含量是影响土壤细菌群

年 年

图3 不同水稻轮作模式土壤综合肥力变化

Figure 3 Soil total fertility variations under different rice rotation patterns

图4 土壤细菌门水平的群落结构组成

Figure 4 Soil bacterial community composition at phylum level

图5 土壤真菌门水平的群落结构组成

Figure 5 Soil fungi community composition at phylum level
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落结构组成的主要因素，与 4个细菌种群具有显著相

关性。值得注意的是 Planctomycetota（浮霉菌门）与

土壤 TK含量表现出极显著的负相关性，但却与土壤

AK含量表现出显著的正相关性；而Gemmatimonadota
（芽单胞菌门）则与土壤 TN和AN含量表现出一致的

显著负相关性。土壤养分对土壤真菌群落结构组成

的影响则弱于土壤细菌，仅有 4个真菌种群与土壤养

分具有显著相关性，且均为正相关关系（图 10）。其

中，土壤AN含量与Basidiobolomycota（蛙粪霉菌门)和
Zoopagomycota 菌门具有显著正相关关系，是影响土

壤真菌群落结构组成的主要因素。

3 讨论

3.1 不同轮作模式对稻田土壤肥力的影响

近年来，不同轮作作物的种植对稻田生态系统的

影响已经成为国内外研究的热点问题之一。诸多研

究表明，合适的覆盖作物翻压还田能够有效提高稻田

土壤的肥力。唐海明等[26]的研究表明不同冬季覆盖

作物秸秆还田有利于提高稻田不同层次土壤有机碳

的储量，其中以紫云英翻压还田的效果最好。周国朋

等[27]的研究表明种植紫云英能有效促进稻田土壤OM
的积累，同时配施化肥还能有效提高土壤碳库的活

性。而在本实验中水稻-紫云英轮作模式显示土壤

OM和 TOC含量已经有提高的趋势，但与其他两种模

式相比并未达到显著差异水平，这可能与紫云英种植

时间还比较短有关。土壤OM和 TOC的提高是一个

长期的过程，在本实验中，RW和RV两种模式均表现

出土壤OM和TOC升高的趋势，冬季作物秸秆还田的

长期坚持有利于土壤肥力的保持。

杨滨娟等[28]的研究表明连续 8 a紫云英翻压还田

与冬闲和油菜、黑麦草翻压还田相比土壤AN含量提

高了 6.59%~35.35%，同时水稻产量与冬闲处理相比

图6 基于NMDS和PLS-DA的土壤细菌和真菌群落结构组成相似性分析

Figure 6 Similarity analysis of soil bacterial and fungal community composition based on NMDS and PLS-DA methods
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也提高了 10.48%。龙莉等[29]的研究也表明紫云英翻

压还田能有效提高稻田土壤AN含量，且增幅优于油

菜和黑麦草还田。王飞等[7]和胡安永等[30]的研究则指

出紫云英翻压还田与其他冬种作物或冬闲相比，能够

有效提高稻田土壤生产力，在减少化肥用量 25%~
40%的条件下保持水稻稳产。本实验与前人的研究

结果一致，水稻-紫云英轮作模式显著提高了土壤TN

和 AN 的含量，与实验前相比分别提高了 12.50% 和

26.16%；同时，土壤 AP 和 TOC 含量也比实验前分别

提高了 20.23%和 7.06%。经过 2 a的实验，不同种植

模式之间的土壤AN含量也产生了显著性差异，其中

RV模式明显高于其他两种模式；同时，雷达图分析也

显示 RV模式的综合肥力比其他两种模式有了明显

提高，这表明紫云英翻压还田确实能够改善稻田土

图8 土壤真菌属水平物种差异分析

Figure 8 Species difference analysis of soil fungal at genus level
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图7 土壤细菌属水平物种差异分析

Figure 7 Species difference analysis of soil bacteria at genus level
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壤肥力，尤其是在提高土壤氮素供给能力方面具有

明显效果，与传统稻麦轮作和冬季休耕相比，可能是

更加适合于水稻栽培生态可持续发展的种植模式。

3.2 不同轮作模式对稻田土壤细菌和真菌群落结构

的影响

在农田生态系统中，土壤微生物是物质循环和能

图10 土壤真菌群落与土壤养分含量的相关性

Figure 10 Correlation between soil fungal communities and soil nutrients contents

图9 土壤细菌群落与土壤养分含量的相关性

Figure 9 Correlation between soil bacterial communities and soil nutrients contents

P值若小于0.05则表示二者具有显著相关性，*表示0.01<P≤0.05，**表示0.001<P≤0.01，***表示P≤0.001。下同。
If the P value is less than 0.05，it means that the two have a significant correlation，* means 0.01<P≤0.05，** means 0.001<P≤0.01，*** means P≤0.001.

The same below.
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量流动的重要参与者，在土壤碳氮循环和养分迁移转

化等过程中扮演着重要角色。秸秆还田或绿肥翻压

等农业措施对土壤碳氮环境的改变可能是引起土壤

微生物群落结构变化的主要原因[31]。相关研究表明

紫云英翻压还田显著提高了土壤中微生物量碳氮含

量和土壤酶活力，从而调节土壤微生物群落结构、促

进土壤微生物生长[10，20]。唐海明等[18]和王利民等[23]的

研究表明紫云英等绿肥作物还田能够促进土壤碳水

化合物和氨基酸代谢，从而提高了稻田土壤微生物对

碳源的利用能力。在本实验中，紫云英翻压还田显著

提高了土壤有效养分的含量，而土壤有效养分含量又

与土壤微生物群落结构的变化有着密切关系。结合

前人研究结果可以看出，紫云英翻压还田对稻田土壤

微生物群落结构的影响可能是通过对土壤碳氮环境

的改变以及碳氮代谢的促进来实现。然而，遗憾的是

本实验并未对土壤碳氮代谢相关的指标进行测定，为

清楚地阐明紫云英还田条件下土壤微生物群落结构

变化的机制，应将更多与土壤生物学性状、碳氮代谢

等相关指标纳入到未来的研究范围中。

土壤微生物种群丰度的变化不仅影响着微生物

的群落结构，同时也影响着土壤的功能。在本实验中，

水稻-紫云英轮作模式在酸杆菌门和子囊菌门上具有

明显的丰度优势。酸杆菌门在土壤中参与多个重要

的物质循环过程，例如可降解植物残体、参与碳代谢与

光合作用等[32]，其丰度的提高有利于促进土壤的物质

与养分循环。而子囊菌门中多数类群为腐生菌，是农

田生态系统中碳氮循环的重要驱动力，在土壤稳定性、

植物生物质分解等过程中发挥着重要作用，紫云英植

物残体的腐解为这一微生物类群提供了良好的生存

环境[33]。此外，一些属水平的微生物种群也在水稻-紫
云英轮作模式中富集，例如 Conexibacter、Opitutus和

Sphingobium等，这些优势菌属的富集有利于土壤的养

分循环与生态健康。据报道，Conexibacter能够将硝酸

盐还原成亚硝酸盐，在农田土壤系统的氮循环过程中

发挥重要作用，同时Conexibacter还可以增强土壤微生

物群落的稳定性[34]。杨胜香等[35]的研究则表明土壤添

加碳氮磷源改良剂后土壤中Opitutus和 Sphingomonas

等菌属的丰度得到了提升。而田程等[36]的研究表明土

壤中Opitutus和 Sphingomonas等菌属的丰度与西瓜枯

萎病的发病率呈负相关关系。

3.3 土壤细菌和真菌群落结构变化与土壤养分含量

的相互关系

本实验相关性分析表明土壤 N、P、K 含量是影

响土壤细菌群落结构变化的主要因素，这与前人的

研究结果一致。颜志雷等[10]的研究表明在紫云英还

田条件下土壤细菌的数量与土壤AN、AP以及AK含

量呈显著正相关关系。王利民等[23]的研究则认为紫

云英还田条件下土壤有机碳、TN和硝态氮含量是影

响土壤微生物群落结构和功能变化的核心因素。值

得注意的是在本实验中土壤 pH 仅与 1 个细菌种群

和 1 个真菌种群具有显著相关性，而诸多研究表明

土壤 pH 是影响土壤微生物群落结构变化的关键因

素[37]，这可能与 3种种植模式的执行年限较短有关，

土壤 pH在不同种植模式之间还没有产生明显差异，

因此并未对土壤微生物群落结构产生显著影响。

综上所述，本实验中不同水稻种植模式主要是通

过影响土壤的养分含量从而对土壤细菌和真菌的群

落结构产生影响，土壤 pH以及土壤OM和 TOC含量

等土壤因子并不是影响土壤微生物群落结构变化的

主要因素。由此可见，对于水稻栽培的生态可持续发

展，冬季作物的种植与管理至关重要。因此，在水稻

种植模式的选择过程中，应结合当地的土壤养分状况

与施肥习惯选择合适的冬季作物，从本实验结果来

看，水稻-紫云英轮作是一种较为合理的选择。

4 结论

（1）不同种植模式对稻田土壤养分有明显影响，

水稻-紫云英轮作模式能够有效改善稻田土壤的综

合肥力，尤其显著提高了土壤总氮和碱解氮的含量，

同时对有效磷和总有机碳也有一定改善效果。

（2）不同轮作模式改变了稻田土壤细菌和真菌的

群落结构组成，一些微生物种群在水稻-紫云英轮作

模式中的富集，如 Conexibacter 属、Opitutus 属以及

Sphingobium属等，有助于促进土壤的养分循环和生

态健康。

（3）土壤养分含量的变化是影响不同水稻轮作模

式土壤细菌和真菌群落结构组成的主要因素，且对细

菌群落结构组成的影响要高于真菌。

（4）水稻-紫云英轮作能够明显改善稻田土壤的

综合肥力和微生物群落结构，是更加适合水稻长期栽

培的种植模式。
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