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Effects of different cover crop treatments on soil microbial community composition in kiwifruit orchard
LI Qing-mei1,2, ZHANG Ling-ling1,2, ZHAO Jian-ning1,2, ZHANG Yan-jun1,2, LIU Hong-mei1,2, WANG Hua-ling3, WANG Hui1,2*,
YANG Dian-lin1,2*, ZHANG Fan4, WENG Chang-ming5

（1.Agro-Environment Protection Institute, Ministry of Agriculture and Rural Affairs, Tianjin 300191, China; 2. Key Laboratory of Origin
Environmental Pollution Prevention and Control, Ministry of Agriculture and Rural Affairs /Tianjin Key Laboratory of Agro-environment
and Agro-product Safety, Tianjin 300191, China; 3.Shiyan Institute of Economic Crop Research, Shiyan 442714, China; 4.Crop Cultivation
Institute, Shiyan Academy of Agricultural Sciences, Shiyan 442000, China; 5.Shiyan Animal Husbandry Technology Promotion Station, Shi⁃
yan 442000, China）
Abstract：In order to provide a theoretical basis for ecological management model in an orchard, we investigated the characteristics of soil
microbial community composition under cover crop treatments in a kiwifruit orchard in the water source conservation area of Danjiangkou.
We used the phospholipid fatty acid（PLFA）method to analyze the effects of different treatments（T1：Cover crop left on soil after cutting;
T2：Cover crop and removed after cutting; CK：Clean tillage）on soil microbial community structure. The results showed that the total
PLFAs, microbial biomass carbon, and nitrogen of cover crop treatments（T1 and T2）were significantly higher than that of CK（P<0.05）.

覆盖作物不同利用方式对猕猴桃园
土壤微生物群落结构的影响
李青梅 1，2，张玲玲 1，2，赵建宁 1，2，张艳军 1，2，刘红梅 1，2，王华玲 3，王 慧 1，2*，
杨殿林 1，2*，张 凡 4，翁昌明 5
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442000；5.十堰市畜牧技术推广站，湖北 十堰 442000）

摘 要：为探讨覆盖作物不同利用方式对猕猴桃园土壤微生物群落结构的影响，通过磷脂脂肪酸（PLFA）方法，研究覆盖作物处理

对猕猴桃园土壤微生物群落结构的影响。试验设置 3个处理，分别为种植覆盖作物+覆盖作物刈割后留在土壤表面自然腐解

（T1）、种植覆盖作物+覆盖作物刈割后从园中清除（T2）和清耕对照（CK）。结果表明，T1、T2处理土壤微生物PLFAs总量和微生物

量碳、氮均显著高于CK（P<0.05）；土壤 pH和碳氮比是影响猕猴桃园土壤微生物群落的主要环境因子，pH与土壤微生物PLFAs总
量呈极显著正相关（P<0.01），与细菌PLFAs量、革兰氏阴性菌PLFAs量呈显著正相关（P<0.05），碳氮比与革兰氏阳性菌PLFAs量/
革兰氏阴性菌PLFAs量呈极显著正相关（P<0.01）。研究表明，猕猴桃园种植覆盖作物改变了土壤环境因子，影响土壤微生物群落

结构组成。研究可为丹江口水源涵养区果园生态管理模式的探索提供理论依据。
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丹江口水源涵养区生态环境脆弱，80%以上土地

属于土石山区和丘陵沟壑区[1]。十堰市地处秦巴山

区腹地，猕猴桃野生资源极其丰富，该地区土壤肥沃、

雨量充沛、光照充足，是我国适宜猕猴桃生长的主要

地区之一。截至 2011年底，全市人工种植猕猴桃面

积约 70 hm2，年产猕猴桃近 80万 kg[2]。因地制宜发展

猕猴桃产业，既能保护库区生态环境，又能增加山区

农民收入，提高农业综合生产能力。但是，目前在猕

猴桃的生产过程中仍以传统的清耕制管理模式为主，

导致土壤退化、养分流失、环境污染等一系列生态环

境问题。

果园中种植覆盖作物是一种现代化果园土壤管

理模式，在防止水土流失[3-4]、增加土壤养分[5-7]、提高

土壤生物活性[8-10]等方面具有重要的作用。黑麦草

（Lolium perenne L.）作为世界上种植最广泛的冷季型

牧草之一，具有适应性广、覆盖面积大、生长速度快、

再生性强、产量高等优点[11]。白三叶（Trifolium repens

L．）为多年生豆科优质牧草，具有适应性广、产量高、

竞争力强、持久性好等优点，其根瘤能够固定大气中

的氮，为宿主植物提供氮素，从而减少氮肥的投入[12]。

在果园覆盖管理过程中，黑麦草和白三叶是 2种常用

的牧草，果园中种植黑麦草可以增加土壤微生物数

量，提高土壤微生物活性，促进微生物对有机质的分

解[13]；间作白三叶能够显著增加土壤微生物生物量

碳、氮含量，提高土壤微生物对碳源的利用能力及多

样性[14-15]。然而二者混合种植对土壤微生物群落结

构的影响研究较少。土壤微生物是土壤生态系统的

重要组成部分，影响土壤中物质循环、能量流动及有

机物质分解[16-17]。同时，土壤微生物对土壤环境变化

非常敏感，可以用来评价土壤管理措施对土壤质量的

影响[18-19]。因此对土壤微生物群落结构的研究成为

当前研究的热点。本研究在猕猴桃园间作系统下，研

究黑麦草和白三叶混合种植对土壤微生物群落结构

的影响，旨在探讨猕猴桃园土壤微生物群落结构对覆

盖作物的响应，为丹江口水源涵养区果园生态管理模

式的探索提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 试验地概况

试验地位于湖北省十堰市农业科学院柳陂基地

（32°50′N，110°60′E），属北亚热带季风气候，年均温

度 16 ℃，年均降雨量 950 mm，平均海拔 220 m，无霜

期 248 d。猕猴桃园土壤本底基本理化性质：有机质

6.67 g·kg-1，全氮 0.44 g·kg-1，全磷 0.49 g·kg-1，pH 为

8.14[20]。

1.2 试验设计

本试验于猕猴桃（Actinidia chinensis Planch）园进

行，2015年春季开始种植猕猴桃树，株行距为 3 m×5
m，于2016年9月开始种植覆盖作物。试验共设置3个
处理，分别为：种植覆盖作物+覆盖作物刈割后留在土

壤表面自然腐解（T1）、种植覆盖作物+覆盖作物刈割

后从园中清除（T2）和清耕对照（CK），每处理重复 3
次，共 9个小区，各小区随机排列，每小区面积 20 m×2
m。播前深翻整地，同时施用化肥（N-K2O-P2O5，15%-
15%-15%）300 kg·hm-2。播种密度为黑麦草 150 kg·
hm-2、白三叶 100 kg·hm-2。在 2018年 5月、7月对覆盖

作物进行刈割，刈割后按照试验设计将T1处理中覆盖

作物留在土壤表面自然腐解，T2处理中覆盖作物从园

中移除，清耕区定期进行人工除草。各处理区的生态

条件和田间管理措施保持一致。

1.3 样品采集

2018年 8月采集土壤样品，采用“S”型取样法，每

个小区随机选取 10个点，用直径为 3 cm土钻取土，取

0~20 cm土壤样品，剔除石块、植物残根等杂物后，将

同一小区土壤样品混合均匀后装入无菌袋内，置于冰

盒中带回实验室，一部分-80 ℃冰箱中保存，用于土

壤微生物群落结构分析；一部分于室内自然风干后研

磨过筛，用于土壤理化性状分析。

1.4 测定方法

1.4.1 土壤微生物群落结构的测定

土壤微生物采用磷脂脂肪酸（Phospholipid fatty
acid，PLFA）法测定[21]。首先，用单相氯仿-甲醇-柠檬

Soil microbial community was influenced mainly by soil pH and carbon/nitrogen ratio. Soil pH was positively correlated with total PLFAs,
bacteria PLFAs, Gram-negative bacteria PLFAs. And there was a positive relationship between Gram-positive bacteria PLFAs/Gram-nega⁃
tive bacteria PLFAs ratio and carbon/nitrogen ratio. In summary, intercropping cover crop in kiwifruit orchard changed soil environmental
factors and impacted soil microbial community composition.
Keywords：cover crops; soil; phospholipid fatty acids; physicochemical factors; ecological orchard
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酸缓冲液（体积比 1∶2∶0.8）提取 3 g冻干土壤样品的

总脂，分别用氯仿、丙酮和无水甲醇洗脱，经水解和皂

化得磷脂脂肪酸甲酯，加入十九烷酸甲酯（19∶0）用气

相色谱质谱法对样品进行磷脂脂肪酸的鉴定，并利用

内部标准（19∶0 nonadecanoic methyl ester）将峰值面

积转化为每克土壤中磷脂脂肪酸含量，以每克干土中

测定的磷脂脂肪酸的总和作为总 PLFA量（PLFAs），

以 12∶0、15∶0、16∶0、17∶0、18∶0、a15∶0、a17∶0、i14∶0、
i16∶0、i17∶0、i19∶0、18∶1ω10、18∶1ω11、cy17∶0、cy19∶0、
16∶1ω9c、16∶1ω7c、17∶1ω7c、18∶1ω9t、20∶1ω9c、i17∶
1ω5c表征细菌，其中a15∶0、a17∶0、i14∶0、i16∶0、i17∶0、
i19∶0属于革兰氏阳性菌，cy17∶0、cy19∶0、16∶1ω9c、
16∶1ω7c、17∶1ω7c、18∶1ω9t、20∶1ω9c、i17∶1ω5c属于

革兰氏阴性菌；真菌用18∶1ω9c、18∶2ω6，9来表征；放

线菌用 10Me18∶0、10Me19∶0来表征[22-23]。然后计算

革兰氏阳性菌/革兰氏阴性菌和真菌/细菌。

1.4.2 土壤理化性质及微生物量碳、氮的测定

土壤有机碳用重铬酸钾外加热方法测定；土壤

pH 采用玻璃电极法（水土比 2.5∶1）测定；土壤含水量

采用烘干法进行测定，105 ℃烘 24 h后称质量得到质

量含水量；土壤全氮采用全自动连续流动分析仪

（AA3，Bran+Luebbe Corp.）测定[24]；微生物量碳、氮采

用氯仿熏蒸，硫酸钾浸提，TOC自动分析仪测定[25]。

1.5 数据处理

采用单因素方差分析（One-way ANOVA）对不同

处理下土壤理化性质，微生物量碳、氮及微生物各类

群PLFAs量进行分析，利用主成分分析（PCA）检验土

壤微生物群落结构的差异，冗余分析（RDA）及 Pear⁃
son相关分析检验土壤环境因子与微生物类群之间的

相关性。所有方差分析及Pearson相关分析均在统计

分析软件 SPSS 22.0中进行，主成分分析和冗余分析

在多元统计分析软件Canoco for Windows 5.0中进行。

2 结果与分析

2.1 覆盖作物对土壤理化性质及微生物量碳、氮的影响

由表 1可知，T2处理土壤含水量低于T1和CK处

理（P<0.05），T1处理土壤含水量与 CK 无显著差异。

T1 和 T2 处理土壤 pH 值高于 CK 处理（P<0.05）。T1
处理土壤总氮含量显著高于 T2和 CK（P<0.05），C/N
显著低于 T2和CK（P<0.05）。T1和 T2处理土壤有机

碳含量与CK无显著差异。T1和 T2处理均显著增加

了土壤微生物量碳、氮含量（P<0.05），但是T1和T2处

理间无显著差异。

2.2 覆盖作物对土壤微生物群落特征的影响

PLFAs分析结果（表 2）显示，覆盖作物处理影响

土壤 PLFAs含量。覆盖作物处理显著增加土壤微生

物 PLFAs总量，T1和 T2处理土壤微生物 PLFAs总量

分别高于CK 13.63%、13.02%（P<0.05），但T1与T2处

理间无显著差异。T2处理土壤真菌 PLFAs量显著高

于 CK 85.71%（P<0.05），T1 处理与 CK 无显著差异。

T1 处理土壤革兰氏阴性菌 PLFAs 量显著高于 CK
51.27%（P<0.05），T2处理与CK无显著差异。T1处理

降低了革兰氏阳性菌 PLFAs量/革兰氏阴性菌 PLFAs
量（P<0.05），T2处理与CK无显著差异。

注：同列不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）。下同。
Note：Values followed by the different lowercase letter in the same column indicate the significant difference（P<0.05）. The same below.

表1 不同处理对土壤理化性质及微生物量碳、氮的影响

Table 1 Soil properties and microbial biomass of different cover crop treatments
处理

Treatments
CK
T1
T2

含水量
Moisture content/%

14.85±0.36a
14.90±0.55a
13.76±0.40b

pH
7.59±0.03c
7.72±0.02a
7.66±0.01b

有机碳
SOC/g·kg-1

4.96±0.09a
5.14±0.15a
5.04±0.13a

总氮
TN/g·kg-1

0.65±0.02b
0.72±0.01a
0.65±0.01b

碳氮比
C/N

7.62±0.29a
7.09±0.19b
7.71±0.26a

微生物量碳
MBC/mg·kg-1

113.85±2.18b
147.71±2.28a
143.16±10.57a

微生物量氮
MBN/mg·kg-1

13.05±1.09b
15.57±0.69a
17.09±1.30a

表2 不同处理对土壤微生物磷脂脂肪酸（PLFAs）含量的影响（nmol·g-1）

Table 2 PLFAs abundance of soil microbial of different cover crop treatments（nmol·g-1）

处理
Treatments

CK
T1
T2

PLFAs总量
Total PLFAs
47.38±1.85b
53.84±1.26a
53.55±1.79a

细菌
Bacteria

38.71±0.63a
42.11±2.83a
40.18±0.48a

真菌
Fungi

4.76±0.65b
6.14±0.70b
8.84±1.87a

放线菌
Actinomycete
1.12±0.09a
1.17±0.22a
1.12±0.18a

革兰氏阳性菌
Gram-positive

bacteria
12.29±0.85a
14.42±1.68a
12.70±0.65a

革兰氏阴性菌
Gram-negative

bacteria
12.19±0.10b
18.44±1.49a
12.76±1.41b

革兰氏阳性菌/革兰氏阴性菌
Gram-positive bacteria/
Gram-negative bacteria

1.01±0.06a
0.78±0.07b
1.01±0.17a

真菌/细菌
Fungi/

Bacteria
0.12±0.01a
0.15±0.02a
0.22±0.05a
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2.3 覆盖作物对土壤微生物群落结构的影响

对不同处理土壤微生物群落进行主成分分析，结

果（图 1）表明，主成分 1和主成分 2的方差贡献率为

67.53%。主成分分析中 T1处理与 CK的主成分分析

图更为接近，说明T1处理与CK处理的微生物群落结

构相似度更高，而 T2处理的土壤微生物群落有明显

的分区。CK与 T1处理下土壤微生物的优势类群为

12∶0、18∶1ω10、16∶0、14∶1ω1、16∶1ω9c、i17∶1ω5c、18∶
1ω9t、18∶2ω6，9；T2处理下土壤微生物的优势类群为

18∶2ω10、18∶1ω9c、cy17∶0、15∶0、17∶0、i16∶0。
2.4 土壤环境因子与土壤微生物群落特征的相关性

土壤环境因子与土壤微生物群落Pearson相关性

分析结果（表 3）表明，pH与土壤微生物PLFAs总量呈

极显著正相关（P<0.01），与细菌 PLFAs量、革兰氏阴

性菌PLFAs量呈显著正相关（P<0.05）；碳氮比与革兰

氏阴性菌PLFAs量呈显著负相关（P<0.05），与革兰氏

阳性菌 PLFAs量/革兰氏阴性菌 PLFAs量呈极显著正

相关（P<0.01）；总氮与革兰氏阴性菌PLFAs量呈极显

著正相关（P<0.01），与革兰氏阳性菌 PLFAs 量/革兰

氏阴性菌PLFAs量呈显著负相关（P<0.05）；土壤含水

量与真菌 PLFAs量/细菌 PLFAs量呈显著负相关（P<
0.05）。同时对土壤环境因子（含水量、总氮、有机碳、

碳氮比、pH）与不同处理土壤微生物群落进行冗余分

析，结果（图 2）表明，第 1和第 2排序轴分别解释了土

壤微生物群落结构总体变异的 44.71%和 32.39%，其

中土壤 pH（F=4，P=0.018）、碳氮比（F=4，P=0.028）是

影响土壤微生物群落的主要环境因子。

注：*表示显著相关（P<0.05）；**表示极显著相关（P<0.01）。
Note：*indicating the significant correlation（P<0.05）；**indicating the highly significant correlation（P<0.01）.

微生物群落特征Microbial community characters
PLFAs总量Total PLFAs

细菌Bacteria
革兰氏阴性菌Gram-negative bacteria

革兰氏阳性菌/革兰氏阴性菌
Gram-positive bacteria/Gram-negative bacteria

真菌/细菌Fungi/Bacteria

含水量 Moisture content
-0.338
0.195
0.380
-0.245

-0.708*

pH
0.863**
0.726*
0.769*
-0.574

0.291

有机碳SOC
0.555
0.566
0.368
-0.068

0.335

总氮TN
0.506
0.599

0.891**
-0.775*

-0.235

碳氮比C/N
-0.296
-0.385
-0.797*
0.849**

0.413

表3 土壤环境因子与微生物群落特征（PLFAs量）相关性分析

Table 3 Correlation analysis of soil environmental factors and soil community characters（PLFAs）

图2 土壤微生物群落特征与土壤环境因子的冗余分析

Figure 2 Redundancy analysis between soil community
characters and soil environmental factors

G+：革兰氏阳性菌Gram-positive bacteria；
G-：革兰氏阴性菌Gram-negitive bacteria

Ax
is2（

32.
39%

）

-1.0 1.0Axis1（44.71%）

1.0

-1.0 碳氮比C/N

总氮TN
细菌BacteriapH

含水量Soil moisture content

有机碳SOC

PLFAs总量Total PLFAs

真菌Fungi

CKT1T2

G+/G-

真菌/细菌Fungi/Bacteria

G-

G+放线菌Actinomycete

图1 不同处理土壤微生物群落结构主成分分析

Figure 1 Principal component analysis for soil microbial
community structure of different cover crop treatments

PC
2（2

7.1
9%

）

-1.0 1.0PC1（40.34%）

1.0

-1.0

18∶2ω6，9
18∶1ω9t

17∶1ω7c
i17∶1ω5c

i17∶0
10Me18∶0 18∶1ω5c

18∶1ω7
i16∶0 17∶0

20∶1ω9c
i18∶0 18∶0

20∶5ω6，9

14∶1ω1
16∶0

12∶0
18∶1ω10a17∶016∶1ω9c

a15∶0
cy19∶0

10Me19∶0
16∶1ω7c i14∶0

cy17∶0
18∶1ω9c

18∶2ω10

15∶0

CKT1T2
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3 讨论

猕猴桃园种植覆盖作物可增加园中土壤的覆盖

度，减少地表土壤水分的蒸散，提高土壤水分含

量[26-27]；同时覆盖作物刈割物还田、根系分泌物等可

以将养分返还到土壤中，从而增加土壤中养分含量，

调节土壤酸碱度，有利于土壤有机质的形成[26，28]。本

研究结果表明，猕猴桃园种植覆盖作物无论是将覆盖

作物刈割后留在土壤表面（T1）还是从园中清除

（T2），均显著提高土壤pH值。此外，覆盖作物刈割后

留在土壤表面还可以显著提高土壤总氮含量，这与李

惠等[29]、王耀锋等[26]、郭磊等[30]的研究结果相似。说明

猕猴桃园间作覆盖作物对土壤质量的改善和肥力的

提升有一定的促进作用。

土壤微生物量促进植物养分转化和循环，是评价

生态系统稳定及土壤质量的重要指标[31-32]。研究土

壤微生物量碳氮对了解土壤肥力、土壤养分的转化和

循环具有重要意义[33-34]。本研究结果表明，覆盖作物

处理可以显著提高土壤微生物量碳、氮含量，这与张

道勇等[33]、惠竹梅等[35]的研究结果一致。土壤微生物

总量增加表明了土壤肥力的提高[36]，土壤微生物类群

及种类比例的变化对土壤肥力的形成和养分的供应

具有明显的调节作用[36]。本研究结果表明，猕猴桃园

覆盖作物处理显著提高土壤微生物PLFAs总量，果园

中种植覆盖作物后土壤理化性状发生改变，为土壤微

生物提供了适宜的生存环境，覆盖作物残体和根系分

泌物为土壤微生物提供了物质和能量，促进土壤微生

物的生长繁殖，增加土壤微生物量，促进土壤碳氮的

累积。T1 处理土壤革兰氏阴性菌 PLFAs 量显著提

高，覆盖作物残体的输入有利于革兰氏阴性菌的生

长，说明土壤革兰氏阴性菌对覆盖作物有机残体的输

入反应更敏感，较革兰氏阳性菌更具有竞争优势，在

整个土壤细菌群落组成中占据主导地位[37]；T2处理土

壤真菌PLFAs量显著增加，这与罗达等[38]的研究结果

相似，在森林生态系统中，去除枯落物可显著增加土

壤真菌 PLFAs量。主成分分析表明不同处理下土壤

微生物群落结构差异显著，T1处理土壤微生物PLFAs
优势类群为 12∶0、18∶1ω10、16∶0、14∶1ω1、16∶1ω9c、
i17∶1ω5c、18∶1ω9t、18∶2ω6，9，T2 处理土壤微生物

PLFAs优势类群为 18∶2ω10、18∶1ω9c、cy17∶0、15∶0、
17∶0、i16∶0。

土壤微生物群落结构主要指土壤中各主要微生

物类群在土壤中的数量及各类群在微生物总量中所

占的比率[39]。作为影响土壤微生物群落组成的的重

要因素，土壤 pH对土壤微生物群落结构的影响较为

复杂，微生物的类群不同，适合其生长的 pH也不同，

细菌在微碱性土壤中生长较为旺盛，而真菌在酸性条

件下生长比较旺盛[39-42]。覆盖作物有机残体的输入

为土壤微生物提供了大量的碳源，促进土壤微生物对

氮素的固持[43]，调节土壤碳氮比，进而影响土壤微生

物群落组成[44]。本研究中，土壤微生物 PLFAs总量、

细菌 PLFAs量与土壤 pH呈显著正相关；革兰氏阴性

菌PLFAs量与 pH、总氮呈显著正相关，与碳氮比呈显

著负相关；革兰氏阳性菌 PLFAs 量/革兰氏阴性菌

PLFAs量与碳氮比呈显著正相关，与总氮呈显著负相

关。土壤微生物参与土壤中养分循环，覆盖作物的加

入影响土壤养分和环境因子，为土壤微生物提供物质

和适宜的生存空间，促进土壤微生物的繁殖生长[45]。

4 结论

（1）在猕猴桃园间作系统下，覆盖作物处理（黑麦

草和白三叶混合种植）能够提高土壤微生物PLFAs总
量及微生物量碳、氮，改变土壤微生物群落结构。

（2）覆盖作物能够通过改变土壤环境因子（主要

为pH、碳氮比）来影响土壤微生物的群落结构特征。
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