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摘　 要　 在云南省玉溪市元江县和德宏州陇川县甘蔗种植区分别设置甘蔗间作玉米和单
作玉米田小区试验，采用 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 板测定了不同气候条件下间作玉米与单作玉米根际微
生物代谢功能多样性。 结果表明：在陇川和元江试验区，间作玉米根际微生物的平均颜色
变化率（ＡＷＣＤ）相对于单作玉米分别提高了 ２８．５０％和 ４２．３２％，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指
数高于单作玉米田；从土壤微生物对碳源的利用率来看，两个试验区的间作玉米根际微生
物对 ２２ 种碳源的利用率高于单作玉米田，对 ２ 种碳源的利用率低于单作玉米田，两试验区
间作与单作玉米根际微生物对碳源的利用率变化规律不尽一致的碳源有 ７ 种。 由此表明，
间作提高了玉米根际微生物对大部分碳源的利用率，并且在不同试验区有所差异。 主成分
分析表明，元江和陇川试验区间作玉米和单作玉米根际微生物群落结构明显不同。 综上所
述，在甘蔗玉米间作体系中，间作玉米根际微生物相对于单作玉米根际微生物群落多样性
较高、根际微生物活性较强。 该研究结果可为玉米甘蔗间作对土壤微生物活性影响研究提
供理论基础。
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　 　 玉米（Ｚｅａ ｍａｙｓ）是中国的三大主粮作物之一，
多年的连续种植会造成连作障碍。 研究表明，玉米

连作多年土壤微生物多样性显著低于非连作地（时
鹏等，２０１０）。 合理的作物多样性种植不仅能有效

的提高土地利用率、作物的经济产量、作物品质 （张
向前等，２０１２），而且还能增加土壤微生物的多样

性、促进土壤生态系统的营养循环，从而有效缓解连

作障碍 （ Ｌａｔｚ ｅｔ ａｌ．， ２０１２ ）。 据 报 道 （ 谢 凯 等，
２０１４），玉米能与多种作物间作均表现出较好的间

作优势。 Ｌｉ 等（１９９９）研究发现，玉米与蚕豆间作，
种间的竞争较弱，玉米蚕豆的品质都能得到了明显

的改善。 玉米与大豆、花生等豆科作物间作时，无论

在施肥还是不施肥条件下，玉米的单株经济产量和

生物产量、大田经济产量都得了明显的提高，同时还

显著改善了玉米籽粒的营养品质 （张向前等，
２０１２）。

甘蔗间作玉米是云南省甘蔗种植农户普遍采用

的一种种植模式（Ｌｉ ｅｔ ａｌ．，２００９），间作甘蔗相对于

单作甘蔗明显提高了其经济效益、土地利用率、甘蔗

产量、其他农艺性状及甘蔗根际土壤微生物多样性

（Ｓｕｍａｎ ｅｔ ａｌ．， ２００６；李志贤等， ２０１０；郑亚强等，
２０１６）。 此外，甘蔗间作玉米能有效提高天敌昆虫

的数量，有效控制亚洲玉米螟的危害 （陈斌等，
２０１５）。 本试验利用 Ｂｉｏｌｏｇ 技术对甘蔗间作玉米和

单作玉米田玉米根际土壤微生物群落代谢功能多样

性进行研究，以期为保护农田生态系统，建立合理的

甘蔗玉米多样性种植模式提供科学依据。

１　 材料与方法

１ １　 试验地点

试验地点分别在玉溪市元江县 红 光 农 场

（２３°３６′２６．１″ Ｎ，１０１°５７′２３．４″ Ｅ）和德宏州陇川县章

风镇拉勐村（２４°２８′２０″Ｎ，９８°０１′４５″Ｅ）。 参考郑亚

强等（２０１６）的方法设计试验小区，设置玉米单作、
玉米间作甘蔗 ２ 个处理，每处理 ３ 次重复，每个小区

２００ ｍ２。
１ ２　 种植与田间管理

甘蔗采用宽窄行种植，其中宽行为 １１０ ｃｍ，窄
行 ７０ ｃｍ，玉米穴播种植于甘蔗行间，玉米⁃甘蔗间作

田玉米株距×行距为 ２０ ｃｍ×１００ ｃｍ，玉米单作株距×
行距为 ２０ ｃｍ×１００ ｃｍ。 每个处理种植 ３ 小区。 其

中甘蔗品种为“粤糖 ９３⁃１５９”、“宿根蔗”，玉米品种

为“会单 ４ 号”。

１ ３　 土壤的采集

土壤样品于 ２０１４ 年 ９ 月 １６ 日和 ９ 月 ２８ 日分

别采集陇川和元江试验区间作田和单作田玉米根

际，采用五点法取样并按照四分取样法保留土样

（程丽娟等，２０１２），将采集的样品于无菌袋中密封。
立即带回室内放置于 ４ ℃冰箱备用，第 ２ 天便进行

Ｂｉｏｌｏｇ 测定。
１ ４　 不同处理土壤微生物代谢活性测定

本试验采用 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ（（Ｂｉｏｌｏｇ，ＵＳＡ）板测定

了甘蔗间作玉米和单作玉米田玉米根际微生物的代

谢功能。 参照郑亚强等（２０１６）的方法进行测定。
１ ５　 数据分析

以 ３１ 个孔中碳源的平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）
作为反映微生物群落整体代谢活性指标。 以 ９６ ｈ
的数据进行土壤微生物多样性分析，其公式如下：

ＡＷＣＤ ＝ ∑（Ｃ ｉ － Ｒ） ／ ３１

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数：

Ｈ ＝－ ∑Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数：

Ｄ ＝ １ － ∑Ｐ ｉ
２

式中：Ｃ ｉ为第 ｉ 个碳源孔的 ＯＤ 值；Ｒ 为对照孔的 ＯＤ
值，若 Ｃ ｉ－Ｒ＜０，计为 ０；Ｐ ｉ为第 ｉ 孔的相对吸光度值

与整个平板相对吸光值总和的比率。
数据采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｏｆｆｉｃｅ Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 进行整理，

运用 Ｒ 语言 Ｖｅｇａｎ 包 ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ 函数进行微生物多样

性指数计算（Ｏｋｓａｎｅｎ ｅｔ ａｌ．，２００７）。 以 ９６ ｈ 的碳源

利用率进行热力图和主成分分析，其碳源利用率采用

Ｐｈｅａｔｍａｐ 包进行碳源利用率热力图的绘制（Ｋｏｌｄｅ，
２０１０）。 主成分分析采用 Ｒ 语言中的 ｇｍｏｄｅｌｓ 包中

的 ｆａｓｔ．ｐｒｃｏｍｐ 函数进行分析，排序图采用 ｇｇｐｌｏｔ２ 软

件进行作图。 差异显著性分析采用 Ｒ 语言中的

Ｔ⁃ｔｅｓｔ函数进行分析。

２　 结果与分析

２ １　 间作对玉米根际土壤微生物活性的影响

从图 １ 可以看出，无论是元江还是陇川试验点，
在培养 ０～２４ ｈ 期间，间作和单作玉米根际微生物

活性间无明显差异。 培养 ２４ ｈ 后，间作玉米根际微

生物活性均高于单作玉米根际微生物活性。 其中，
培养 ９６ ｈ，元江间作玉米根际微生物的 ＡＷＣＤ 相对

于单作玉米提高了 ４２．３２％（Ｆ ＝ ７．１１７，Ｐ＜０．０５），陇
川试验区间作玉米根际微生物ＡＷＣＤ相对于单作
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图 １　 元江和陇川试验区间作和单作玉米根际土壤微生物平均颜色变化率的动态
Ｆｉｇ．１　 Ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ （ＡＷＣＤ） ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｅｄ ａｎｄ
ｍｏｎｏｃｒｏｐｐｅｄ ｍａｉｚｅ ｉｎ Ｙｕａｎｊｉａｎｇ ａｎｄ Ｌｏｎｇｃｈｕａｎ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

玉米提高了 ２８．５０％（Ｆ＝ ０．８６９，Ｐ＜０．０５）。
２ ２　 不同处理对微生物多样性指数的影响

运用 Ｒ 语言对反应 ９６ ｈ 时的微生物多样性进

行计算，结果显示（图 ２），两个实验区间作玉米根际

微生物香农指数和辛普森指数均约高于单作玉米，
但差异不显著（陇川香农指数：Ｆ＝ ２．３９５，Ｐ＞０．０５；陇
川辛普森指数：Ｆ ＝ ６．５０４，Ｐ＞０．０５；元江试验区香农

指数：Ｆ ＝ ０． ８２６， Ｐ ＞ ０． ０５；元江辛普森指数： Ｆ ＝
１．７７６，Ｐ＞０．０５）。 陇川试验区的间作玉米和单作玉

米根际香农指数分别为 ３． ３６０ ± ０． ０２２ 和 ３． ３３４ ±
０．０１２。 元江试验区间作和单作玉米根际微生物群

落的香农指数分别 ３．１９０±０．０２３ 和 ３． １６０ ± ０． ０３２。
陇川试验区间作和单作玉米根际微生物群落的辛普

森指数分别 ２７．７１８±０．８６８ 和 ２６．５８５±０．２６１，元江试

验区间作和单作玉米根际微生物群落的辛普森指数

分别 ２１．５９９±０．６８５ 和 ２０．０４３±１．１５５。
２ ３　 间作和单作玉米根际微生物对碳源的利用

从间作和单作玉米根际微生物对碳源利用的热

力图可以看出（图 ３），元江试验区间作和单作玉米

根际微生物对碳源的利用率聚为一大支，陇川试验

区间作和单作玉米根际微生物对碳源的利用率聚为

一大支，而两个试验区间作玉米和单作玉米根际微

生物对碳源的利用率又分别聚为一小支。
在元江和陇川试验区，间作玉米根际微生物相

对于单作玉米根际微生物对碳源的利用率均提高的

碳源有 ２２ 种：丙酮酸甲脂（陇川试验区提高 ５．０９％，
Ｆ＝ ５． ０６６，Ｐ ＞ ０． ０５；元江试验区提高 １４． ３０％，Ｆ ＝
２．３９９，Ｐ＞０．０５）、吐温８０（陇川试验区提高６２．６１％，

图 ２　 间作甘蔗对玉米根际土壤微生物多样性指数
Ｆｉｇ．２　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｅｄ ａｎｄ ｍｏｎｏｃｒｏｐｐｅｄ ｍａｉｚｅ
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图 ３　 间作甘蔗对玉米根际土壤微生物对各类碳源利用的影响
Ｆｉｇ．３　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｍａｉｚｅ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｅｄ ｗｉｔｈ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｏｎ ｔｈｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｂｙ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｓｏｉｌｓ
ＪＬ１～３ 分别代表陇川试验点间作处理的 ３ 个重复试验小区， ＹＬ１～３ 分别代表陇川试验点玉米单作处理的 ３ 个重复试验小区， ＪＹ１～３ 分别代表
元江试验点间作处理的 ３ 个重复试验小区， ＹＹ１～３ 分别代表元江试验点玉米单作处理的 ３ 个重复试验小区。

Ｆ＝ ０． ００９，Ｐ ＜ ０． ０５；元江试验区提高 １５． ３９％，Ｆ ＝
０．２６４，Ｐ ＞ ０． ０５）、 α⁃环式糊精 （陇川试验区提高

２２．６２％，Ｆ ＝ ８． １２２， Ｐ ＞ ０． ０５； 元 江 试 验 区 提 高

１５．６８％，Ｆ＝ １．０５９，Ｐ＞０．０５）、Ｄ⁃纤维二糖（陇川试验

区提高 ５０．０９％，Ｆ＝ ２．７６５，Ｐ＜０．０５；元江试验区提高

６９．１４％，Ｆ＝ ８．０１５，Ｐ＜０．０５）、β⁃甲基⁃Ｄ⁃葡萄糖苷（陇
川试验区提高 ４２．３４％，Ｆ ＝ １．５０１，Ｐ＜０．０５；元江试验

区提高 １５４． ３７％，Ｆ ＝ ０． ０２１，Ｐ ＜ ０． ０５）、Ｉ⁃赤藻糖醇

（陇川试验区提高 １８．４８％，Ｆ ＝ ６．２７９，Ｐ＞０．０５；元江

试验区提高 ７３．９３％，Ｆ ＝ ０．４３７， Ｐ＞０．０５）、Ｄ⁃甘露醇

（陇川试验区提高 ２０．２８％，Ｆ ＝ ４．４１１，Ｐ＞０．０５；元江

试验区提高 １８８．２９％，Ｆ＝ ３．４０２，Ｐ＜０．０５）、Ｄ⁃葡萄胺

酸（陇川试验区提高 ２０．６０％，Ｆ ＝ １．６１６，Ｐ＞０．０５；元
江提高 １７３．６２％，Ｆ ＝ ５．８７５，Ｐ＜０．０５）、Ｄ，Ｌ⁃α⁃甘油

（陇川试验区提高 １３．５０％，Ｆ ＝ ５．１７６，Ｐ＜０．０５；元江

试验区提高 １５．３９％，Ｆ ＝ ２．４１０，Ｐ＞０．０５）、Ｄ⁃半乳糖

内酯（陇川试验区提高 ６２．９５％，Ｆ ＝ １３．９５４，Ｐ＞０．０５；
元江试验区提高 ４９．９５％，Ｆ ＝ １０．０５７，Ｐ＞０．０５）、Ｄ⁃半
乳糖醛酸（陇川试验区提高 １３． ８３％，Ｆ ＝ ２． ７９９，Ｐ
＞０．０５；元江试验区提高， ２０２． ０８％， Ｆ ＝ ７． ７６５， Ｐ
＞０．０５）、２⁃羟苯甲酸（陇川试验点提高 ９４．２２％，Ｆ ＝
０．７２１，Ｐ＞０．０５；元江试验区提高 １０．２５％，Ｆ ＝ ２．８５６，
Ｐ＞０．０５）、γ⁃羟基丁酸（陇川试验区提高了 １７．５９％，
Ｆ ＝ ０．６３４，Ｐ＞０．０５；元江试验区提高 １７１．８６％，Ｆ ＝
０．２９０，Ｐ ＜ ０． ０５）、 Ｄ⁃苹果酸 （陇川试验区提高了

３０．２３％，Ｆ ＝ ０． ２３６， Ｐ ＜ ０． ０５； 元 江 试 验 区 提 高

１２．７９％，Ｆ＝ ６．３３５，Ｐ＞０．０５）、Ｌ⁃精氨酸（陇川试验区

提高 ４２．３２％，Ｆ ＝ ３．０８８，Ｐ＞０．０５；元江试验区提高

５７．２６％，Ｆ＝ １３．０１５，Ｐ＞０．０５）、Ｌ⁃天冬酰胺酸（陇川试

验区提高 ５３．６４％，Ｆ＝ ３．８９３，Ｐ＞０．０５；元江试验区提
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高 ２．９２％，Ｆ ＝ ０．２１４，Ｐ＞０．０５）、Ｌ⁃苯基丙氨酸（陇川

试验点提高 ２８．０６％，Ｆ＝ １．３６２，Ｐ＞０．０５；元江试验区

提高 ３．３３％，Ｆ ＝ １．０５６，Ｐ＞０．０５）、Ｌ⁃丝氨酸（陇川试

验区提高 ２８．０６％，Ｆ ＝ ４．５１，Ｐ＞０．０５；元江试验区提

高 ７８．１９％，Ｆ＝ １．５５３，Ｐ＞０．０５）、Ｌ⁃苏氨酸（陇川试验

区提高 ３９．４４％，Ｆ＝ ０．００１，Ｐ＜０．０５；元江试验区提高

７８．１９％，Ｆ ＝ ３．００８，Ｐ＞０．０５））、甘氨酰⁃Ｌ⁃谷氨酸（陇
川试验区提高 ５１．４６％，Ｆ ＝ ０．６６，Ｐ＜０．０５；元江试验

区提高 ３９１．５２％，Ｆ ＝ ７．０４６，Ｐ＞０．０５）、苯乙基胺（陇
川试验区提高 ２７．６９％，Ｆ ＝ ０．０３，Ｐ＞０．０５；元江试验

区提高 ７５．３２％，Ｆ ＝ １．１８３，Ｐ＜０．０５）和腐胺（陇川试

验区提高 ４６．５８％，Ｆ＝ ２．６５８，Ｐ＞０．０５；元江试验区提

高 １６４．９４％，Ｆ＝ ３．８２２，Ｐ＜０．０５）。
在元江和陇川试验区，间作玉米根际微生物对

碳源的利用率低于单作玉米根际微生物对碳源的利

用率的碳源有 ２ 种，分别是吐温 ４０ 和 Ｄ⁃木糖。 陇

川试验区间作玉米根际微生物相对单作玉米根际微

生物对碳源的利用率分别降低了 ５．２５％和 ５７．６２％，
但二者差异均未达显著水平（吐温 ４０：Ｆ ＝ ２． ０８７，
Ｐ＞０．０５；Ｄ⁃木糖：Ｆ ＝ ０．２４３，Ｐ＞０．０５）；元江试验点间

作玉米根际微生物相对单作玉米根际微生物对碳源

的利用率分别降低了 ２５．２１％和 ７２．６０％，且差异均

达显著水平（吐温 ４０：Ｆ ＝ ０．４４３，Ｐ＜０． ０５；Ｄ⁃木糖：
Ｆ＝ ０．９０３，Ｐ＜０．０５）。

在元江和陇川试验区，间作玉米根际微生物相

对于单作玉米根际微生物对碳源的利用率变化规律

不一致的碳源共有 ７ 种，分别是肝糖、α⁃Ｄ⁃乳糖、
Ｎ⁃乙酰基⁃Ｄ⁃葡萄胺、葡萄糖⁃１⁃磷酸盐、４⁃羟基苯甲

酸、衣康酸和 α⁃丁酮酸。 在陇川试验区，间作玉米

根际微生物对肝糖（Ｆ ＝ ５．１７８，Ｐ＞０．０５）、α⁃Ｄ⁃乳糖

（Ｆ＝ ０．４９８，Ｐ＞０．０５）、葡萄糖⁃１⁃磷酸盐（Ｆ ＝ ６．６８８，
Ｐ＜０．０５）、４⁃羟基苯甲酸（Ｆ＝ ０．０５４，Ｐ＞０．０５）、衣康酸

（Ｆ＝ ０．００５，Ｐ＞０．０５）、α⁃丁酮酸（Ｆ ＝ ８．０７３，Ｐ＜０．０５）
的利用率高于单作玉米，提高率分别为 １１． ５６％、
１１．６９％、７０．８０％、３．１６％、１８．９７％和 ４８０．３３％，而 Ｎ⁃
乙酰基⁃Ｄ⁃葡萄胺（Ｆ＝ ０．４３９，Ｐ＞０．０５）间作玉米比单

作玉米根际微生物对碳源的利用率低，降低了

１．７０％，其中葡萄糖⁃１⁃磷酸盐和 ａ⁃丁酮酸的利用率

差异达显著水平，其他碳源的利用率差异未达显著

水平；在元江试验区，间作玉米根际微生物对肝糖

（Ｆ＝ ０．４７３，Ｐ＞０．０５）、α⁃Ｄ⁃乳糖（Ｆ＝ ０．６４６，Ｐ＜０．０５）、
葡萄糖⁃１⁃磷酸盐（Ｆ＝ ５．８７５，Ｐ＜０．０５）、４⁃羟基苯甲酸

（Ｆ＝ ４．８８８，Ｐ＞０．０５）、衣康酸（Ｆ＝ １１．８７５，Ｐ＞０．０５）、
α⁃丁酮酸（Ｆ＝ １１．８７５，Ｐ＜０．０５）的利用率低于单作玉

米，分别降低了 ６． ７８％、４５． ４５％、３４． ５１％、１５． ３０％、
３５．００％和 ７５．６４％，而间作玉米根际微生物对 Ｎ⁃乙
酰基⁃Ｄ⁃葡萄胺（Ｆ＝ ３．８８１，Ｐ＜０．０５）的利用率高于单

作玉米，提高率达 ５９．６６％，其中对 α⁃Ｄ⁃乳糖、葡萄

糖⁃１⁃磷酸盐、α⁃丁酮酸和 Ｎ⁃乙酰基⁃Ｄ⁃葡萄胺的利

用率差异达到显著水平，其余碳源的利用率差异未

达到显著水平。
２ ４　 间作与单作玉米根际微生物群落结构的主成

分分析

从图 ４ 可知，在陇川试验区，主成分 １ 贡献率为

４１．２％，主成分 ２ 贡献率为 ２０％，两主成分能解释的

总变异为６１．２％。在元江试验区，主成分１贡献率

图 ４　 间作和单作玉米根际土壤微生物群落结构的主成分分析
Ｆｉｇ．４　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｃａｒｂｏｎ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｅｄ ａｎｄ ｍｏｎｏ⁃
ｃｒｏｐｐｅｄ ｍａｉｚｅ

７１０２郑亚强等：间作甘蔗对玉米根际微生物功能多样性的影响



为 ５２．４％，主成分 ２ 贡献率为 １９％，两成分能解释的

总变异为 ７１．４％。 由此可以看出，两试验区的两主

成分均能代表大量的变异信息，而且两试验区间作

玉米和单作玉米根际微生物群落结构能很好的被主

成分 １ 区分，表明两试验区间作玉米和单作玉米根

际微生物群落结构间差异明显。

３　 讨　 论

３ １　 间作甘蔗对玉米根际土壤微生物活性的影响

合理的间作有利于维持土壤微生物的平衡，能
显著提高有益微生物的数量和活性，从而抑制单作

栽培模式中易发生的有害微生物，并抑制一般厌氧

性细菌和反硝化细菌的生长（Ｒｏｓｃｈｅｒ ｅｔ ａｌ．，２００４；Ｌｉ
ｅｔ ａｌ．，２００７；彭东海等，２０１４）。 土壤微生物群落的

ＡＷＣＤ 表征了土壤微生物利用碳源的能力及其代

谢活性的大小，其值越高，土壤微生物群落代谢活性

越高 （ Ｇａｒｌａｎｄ， １９９７； Ｃｈｏｉ， １９９９； Ａｎｄｅｒｓｏｎ， ２００３；
Ｗｅｂｅｒ ｅｔ ａｌ．，２００７）。 本试验结果表明，无论是元江

试验区还是陇川试验区，与甘蔗间作的玉米根际微

生物 ＡＷＣＤ 值均高于单作根际微生物的 ＡＷＣＤ 值，
由此说明，玉米和甘蔗间作能提高玉米根际微生物

的活性，该结果也与大多数的作物间作能提高根际

微生物的多样性的研究结果相同（白学慧等，２００８；
李鑫等，２０１２；董艳等，２０１３；张爱加等，２０１３；沈雪峰

等，２０１４；杨智仙等，２０１４；覃潇敏等，２０１５）。 但该研

究对玉米根际微生物活性的提高后，对玉米生长发

育及产量和品质的影响是否相关尚未作研究。 此

外，本课程组研究还发现，在甘蔗间作玉米体系中，
间作甘蔗的根际微生物活性比单作甘蔗根际微生物

活性高（郑亚强等，２０１６），这说明在甘蔗玉米间作

系统中，玉米和甘蔗的根系相互作用既提高了甘蔗

根际微生物活性也提高了玉米根际微生物活性，但
是微生物活性的提高是否会影响玉米的生长发育及

产量和品质也未做相关研究。 因此，对于甘蔗与玉

米间作是否会影响作物的农艺性状，还有待进一步

探讨。
３ ２　 间作甘蔗对玉米根际土壤微生物多样性的影响

本研究发现，陇川和元江试验区与甘蔗间作的

玉米其根际土壤微生物 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 多

样性指数均高于单作玉米，但差异未到达显著水平，
而甘蔗与玉米间作能显著提高甘蔗根际土壤微生物

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数 （郑亚强等，
２０１６），虽然甘庶和玉米均为喜温作物，但是两者生

理及生物学特性明显不同，玉米为一年生高大的草

本植物，其根系由胚根和节根组成，而甘蔗多年生高

大实心草本植物，其的根系由种苗根和株根组成，两
者根的呼吸强度存在着明显差异 （Ｍｏｌｌｉｅｒ，１９９９；
Ｓｍｉｔｈ ｅｔ ａｌ．，２００５；高玉红等，２０１２）。 这些差异是否

是引起这一差异的原因，还有待进一步的探究。
３ ３　 间作甘蔗对玉米根际土壤微生物对碳源利用

的影响

合理的作物间作可能既有正反馈调整作用也有

负反馈调节（马玲等，２０１３；覃潇敏等，２０１５）。 碳源

利用率分析结果表明，在陇川和元江试验区间作玉

米相对于单作玉米根际土壤微生物对碳源的利用率

较高的碳源达 ２２ 种，相对于单作玉米较低的碳源仅

有 ２ 种。 由此表明，间作甘蔗提高了玉米根际土壤

微生物对多数碳源的利用率。 然而，间作对玉米根

际土壤微生物碳源利用率的提高对玉米生长发育及

产量和品质有何影响，甚至是对应哪一类微生物的

改变是值得深入研究的问题。 此外，在两试验区，间
作玉米根际土壤微生物对 ７ 种碳源的利用率变化规

律不尽一致，究其原因可能是与两个实验地的温湿

度等气候条件及或土壤因子的差异有关，也还有待

进一步的研究。 此外，甘蔗间作玉米能有效控制玉

米主要害虫的发生危害（陈斌等，２０１５），这种对玉

米害虫的控制作用是否与间作引起玉米根际土壤微

生物的改变有关，也将是值得进一步探讨的内容。

４　 结　 论

甘蔗与玉米间作种植能有效提高玉米根际土壤

微生物的活性及其多样性，改变了微生物群落的结

构及代谢功能，该研究结果将为合理种植以及间作

增产机理研究提供理论依据。
玉米与甘蔗间作有效提高了玉米根际土壤微生

物对多数碳源的利用率，促进作物对营养的吸收，增
加了作物的产量。

参考文献

白学慧， 姬广海， 李成云， 等． ２００８． 魔芋与玉米间栽对魔芋
根际微生物群落代谢功能多样性的影响． 云南农业大
学学报： 自然科学版， ２３（６）： ７３６－７４０．

陈　 斌， 和淑琪， 张立敏， 等． ２０１５． 甘蔗间作玉米对亚洲玉
米螟发生为害的控制作用． 植物保护学报， ４２（４）： ５９１
－５９７．

程丽娟， 薛泉宏． ２０１２． 微生物学实验技术． 北京： 科学出版
社．

董　 艳， 董　 坤， 汤　 利， 等． ２０１３． 小麦蚕豆间作对蚕豆根

８１０２ 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 生态学杂志　 第 ３７ 卷　 第 ７ 期　



际微生物群落功能多样性的影响及其与蚕豆枯萎病发
生的关系． 生态学报， ３３（２３）： ７４４５－７４５４．

高玉红， 郭丽琢， 牛俊义， 等． ２０１２． 栽培方式对玉米根系生
长及水分利用效率的影响． 中国生态农业学报， ２０（２）：
２１０－２１６．

李　 鑫， 张会慧， 岳冰冰， 等． ２０１２． 桑树⁃大豆间作对盐碱
土碳代谢微生物多样性的影响． 应用生态学报， ２３（７）：
１８２５－１８３１．

李志贤， 冯远娇， 杨文亭， 等． ２０１０． 甘蔗间作种植研究进
展． 中国生态农业学报， １８（４）： ８８４－８８８．

马　 玲， 马　 琨， 汤梦洁， 等． ２０１３． 间作与接种 ＡＭＦ 对连
作土壤微生物群落结构与功能的影响． 生态环境学报，
２２（８）： １３４１－１３４７．

彭东海， 杨建波， 李　 健， 等． ２０１４． 间作大豆对甘蔗根际土
壤细菌及固氮菌多样性的影响． 植物生态学报， ３８（９）：
９５９－９６９．

沈雪峰， 方　 越， 董朝霞， 等． ２０１４． 甘蔗 ／花生间作对土壤
微生物和土壤酶活性的影响． 作物杂志， １６２（５）： ５５－
５８．

时　 鹏， 高　 强， 王淑平， 等． ２０１０． 玉米连作及其施肥对土
壤微生物群落功能多样性的影响． 生态学报， ３０（２２）：
６１７３－６１８２．

覃潇敏， 郑　 毅， 汤　 利， 等． ２０１５． 玉米与马铃薯间作对根
际微生物群落结构和多样性的影响． 作物学报， ４１（６）：
９１９－９２８．

谢　 凯， 翁伯琦． ２０１４． 玉米与旱地作物间作套种研究进展．
中国农学通报， ３０（６）： ２６－３２．

杨智仙， 汤　 利， 郑　 毅， 等． ２０１４． 不同品种小麦与蚕豆间
作对蚕豆枯萎病发生、根系分泌物和根际微生物群落功
能多样性的影响． 植物营养与肥料学报， ２０（３）： ５７０－
５７９．

张爱加， 周明明， 林文雄． ２０１３． 不同种植模式对甘蔗根际
土壤生物学特性的影响． 植物营养与肥料学报， １９（６）：
１５２５－１５３２

张向前， 黄国勤， 卞新民， 等． ２０１２． 间作对玉米品质、产量
及土壤微生物数量和酶活性的影响． 生态学报， ３２
（２２）： ７０８２－７０９０．

郑亚强， 张立敏， 杨进成， 等． ２０１６． 甘蔗间作玉米对甘蔗根
际微生物代谢功能多样性的影响． 中国生态农业学报，
５（２４）： ６１８－６２７．

Ａｎｄｅｒｓｏｎ ＴＨ． ２００３． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｃｏ⁃ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ ｔｏ
ａｓｓｅｓ ｓｏｉｌ ｑｕａｌｉｔｙ． Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ， Ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ ＆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，
９８： ２８５－２９３．

Ｃｈｏｉ ＫＨ， Ｄｏｂｂｓ ＦＣ． １９９９ ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｗｏ ｋｉｎｄｓ ｏｆ Ｂｉｏｌｏｇ
ｍｉｃｒｏｐｌａｔｅｓ （ＧＮ ａｎｄ ＥＣＯ） ｉｎ ｔｈｅｉｒ ａｂｉｌｉｔｙ ｔｏ ｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈ
ａｍｏｎｇ ａｑｕａｔｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏ⁃

ｌｏｇｉｃａｌ Ｍｅｔｈｏｄｓ， ３６： ２０３－２１３．
Ｇａｒｌａｎｄ ＪＬ． １９９７． Ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｉｎｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ⁃ｌｅｖｅｌ

ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｃｏｌｏｇｙ． ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏ⁃
ｌｏｇｙ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２４： ２８９－３００．

Ｋｏｌｄｅ Ｒ． ２０１５． Ｐｈｅａｔｍａｐ： Ｐｒｅｔｔｙ Ｈｅａｔｍａｐｓ． Ｒ ｐａｃｋａｇｅ ｖｅｒｓｉｏｎ
１．０．７．

Ｌａｔｚ Ｅ， Ｅｉｓｅｎｈａｕｅｒ Ｎ， Ｒａｌｌ ＢＣ， ｅｔ ａｌ． ２０１２． Ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｉｍｐｒｏｖｅｓ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ａｇａｉｎｓｔ ｓｏｉｌ⁃ｂｏｒｎｅ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ｂｙ ｆｏｓｔｅ⁃
ｒｉｎｇ ａｎｔａｇｏｎｉｓｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｃｏｌｏｇｙ，
１００： ５９７－６０４．

Ｌｉ Ｃ， Ｈｅ Ｘ， Ｚｈｕ Ｓ， ｅｔ ａｌ． ２００９． Ｃｒｏｐ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｆｏｒ ｙｉｅｌｄ
ｉｎｃｒｅａｓｅ． ＰＬｏＳ Ｏｎｅ， ４： ｅ８０４９．

Ｌｉ Ｌ， Ｌｉ ＳＭ， Ｓｕｎ ＪＨ， ｅｔ ａｌ． ２００７． Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｅｎｈａｎｃｅｓ ａｇｒｉｃｕｌ⁃
ｔｕｒａｌ ｐｒｏｄｕｃｔｉｖｉｔｙ ｖｉａ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｆａｃｉｌｉｔａｔｉｏｎ ｏｎ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ⁃ｄｅｆｉｃｉｅｎｔ ｓｏｉｌｓ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ
Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ， １０４：
１１１９２－１１１９６．

Ｌｉ Ｌ， Ｙａｎｇ Ｓ， Ｌｉ Ｘ， ｅｔ ａｌ． １９９９． Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ
ａｎｄ ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｅｄ ｍａｉｚｅ
ａｎｄ ｆａｂａ ｂｅａｎ． Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌ， ２１２： １０５－１１４．

Ｍｏｌｌｉｅｒ Ａ， Ｐｅｌｌｅｒｉｎ Ｓ． １９９９． Ｍａｉｚｅ ｒｏｏｔ ｓｙｓｔｅｍ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ ｂｙ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ． Ｊｏｕｒｎａｌ
ｏｆ Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ Ｂｏｔａｎｙ， ５０： ４８７－４９７．

Ｏｋｓａｎｅｎ Ｊ， Ｂｌａｎｃｈｅｔ ＦＧ， Ｋｉｎｄｔ Ｒ， ｅｔ ａｌ． ２０１３． ｖｅｇａｎ： ｃｏｍｍｕ⁃
ｎｉｔｙ ｅｃｏｌｏｇｙ ｐａｃｋａｇｅ． Ｒ ｐａｃｋａｇｅ ｖｅｒｓｉｏｎ ２．０－１０．

Ｒｏｓｃｈｅｒ Ｃ， Ｓｃｈｕｍａｃｈｅｒ Ｊ， Ｂａａｄｅ Ｊ， ｅｔ ａｌ． ２００４． Ｔｈｅ ｒｏｌｅ ｏｆ
ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｆｏｒ ｅｌｅｍｅｎｔ ｃｙｃｌｉｎｇ ａｎｄ ｔｒｏｐｈｉｃ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ：
Ａｎ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ａｐｐｒｏａｃｈ ｉｎ ａ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ． Ｂａｓｉｃ
ａｎｄ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ５： １０７－１２１

Ｓｍｉｔｈ ＤＭ， Ｉｎｍａｎｂａｍｂｅｒ ＮＧ， Ｔｈｏｒｂｕｒｎ ＰＪ． ２００５． Ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ
ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｒｏｏｔ ｓｙｓｔｅｍ． Ｆｉｅｌｄ Ｃｒｏｐｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，
９２： １６９－１８３．

Ｓｕｍａｎ Ａ， Ｌａｌ Ｍ， Ｓｉｎｇｈ ＡＫ， ｅｔ ａｌ． ２００６． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ
ｔｕｒｎｏｖｅｒ ｉｎ Ｉｎｄｉａｎ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｕｇａｒ⁃
ｃａｎｅ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍｓ． Ａｇｒｏｎｏｍｙ Ｊｏｕｒｎａｌ， ９８： ６９８－
７０４．

Ｗｅｂｅｒ ＫＰ， Ｇｒｏｖｅ ＪＡ， Ｇｅｈｄｅｒ Ｍ， ｅｔ ａｌ． ２００７． Ｄａｔａ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａ⁃
ｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ⁃ｌｅｖｅｌ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ
ｄａｔａ ｆｒｏｍ ｍｉｃｒｏｐｌａｔｅｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｍｅｔｈｏｄｓ，
６９： ４６１－４６９．

作者简介　 郑亚强，男，１９８７ 年生，博士研究生，主要从事昆
虫 农 业 生 物 多 样 性 与 害 虫 综 合 防 治 研 究。 Ｅ⁃ｍａｉｌ：
７３６３６４７４６＠ ｑｑ．ｃｏｍ
责任编辑　 李凤芹

９１０２郑亚强等：间作甘蔗对玉米根际微生物功能多样性的影响


