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研究报告 

间作不同作物对栀子根际土壤微生态的影响 

李巧玲*  肖忠  任明波  韩凤  胡开治 
重庆市药物种植研究所 特色生物资源研究与利用川渝共建重点实验室  重庆  408435 

摘  要：【背景】栀子为多年生常绿灌木，经过连续多年种植会导致土壤微生态环境恶化、病虫害加

剧、品质降低等问题。研究发现间作可以改善土壤微生物区系、土壤养分及酶活性，是生产中常用

的有效栽培措施。【目的】通过对不同间作模式下栀子根际土壤微生物区系、酶活性及养分的动态变

化进行研究，为揭示栽培措施改良土壤生态环境及提升栀子产量的土壤微生态学机理提供理论依据。

【方法】为了解不同间作模式对栀子根际微生态的影响，本试验选择 3 年生栀子进行了大田试验，

采用随机区组设计，设置栀子单作及栀子/白及、栀子/金钱草、栀子/射干 3 种间作处理，以栀子根

际土壤为研究对象进行全生育期取样。采用 Illumina 高通量测序技术测定细菌 16S rRNA 基因 V3−V4

区序列及真菌 rDNA ITS1−ITS2 区序列，并测定各时期土壤的理化性质，以明确栀子间作不同作物

对其根际微生物群落及土壤理化性质随栀子生育期的动态变化。【结果】在栀子整个生育过程中，根

际细菌群落中变形菌门和酸杆菌门的相对丰度分别为 39%和 18%，为细菌优势菌门。真菌群落中子

囊菌门、担子菌门和被孢霉门相对丰度所占比例依次为 51%、22%和 19%，为主要真菌类群。在果

实膨大期，与单作栀子相比，栀子/射干和栀子/白及可以显著增加土壤细菌群落 Shannon 指数，增

幅分别为 6.55%和 3.45% (P<0.05)，其他时期差异不显著。盛花期，栀子/射干间作不会显著降低根

际真菌的多样性，而与金钱草或白及间作则显著降低其多样性；果实膨大期，栀子/射干和栀子/白

及间作均可以显著提高根际土壤真菌群落的 Shannon 指数，增幅分别为 29.19%和 9.12%。土壤养分

方面，不同间作模式下根际土壤理化性质存在一定差异。单作栀子根际土壤仅有机质、全氮、速效

磷的含量较高，而碱解氮、速效钾含量均低于 3 种间作处理。土壤酶方面，单作栀子除酸性蛋白酶

外，其余几项土壤酶活性均处偏下水平。土壤理化性质与根际微生物多样性的相关性分析显示，细

菌多样性指数 Shannon 与根际土壤有机质、速效磷含量呈显著正相关，与 pH 值呈极显著正相关

(P<0.01)；真菌多样性指数 Shannon 与根际土壤全钾、脲酶、过氧化氢酶呈极显著负相关，与速效

钾、蔗糖酶、酸性磷酸酶、酸性蛋白酶活性呈极显著正相关。【结论】合理间作可以改善根际微生物

群落结构，同时提高土壤综合肥力。 

关键词：栀子，间作模式，根际微生物，土壤酶活性，土壤养分 
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Effect of Gardenia jasminoides Ellis with different intercropping 
crops on soil microecology 
LI Qiaoling*  XIAO Zhong  REN Mingbo  HAN Feng  HU Kaizhi 

Chongqing Institute of Medicinal Plant Cultivation, Bio-Resource Research and Utilization Joint Key Laboratory of  
Sichuan and Chongqing, Chongqing 408435, China 

Abstract: [Background] Gardenia jasminoides Ellis is a perennial evergreen shrub. After years of 
continuous planting, it will lead to deterioration of the soil micro-ecological environment, aggravation of 
pests and diseases, and reduced quality. It was found that intercropping was an effective cultivation 
method in production to improve soil microflora, nutrient and enzyme activity. [Objective] In this study, 
the dynamic changes of the rhizosphere soil microflora, enzyme activity and nutrients of gardenia under 
different intercropping patterns were studied, in order to provide a theoretical basis for revealing the soil 
microecology mechanism of cultivation measures to improve the soil ecological environment and enhance 
the yield of gardenia. [Methods] To understand the effects of different intercropping patterns on the 
rhizosphere microecology, three-year-old gardenias were selected for field experiment. Random block 
design was adopted. Gardenia single cropping and Gardenia/Bletilla striata, Gardenia/Lysimachia 
christinae, Gardenia/Belamcanda chinensis three intercropping treatment were set, using Gardenia 
rhizosphere soil as the research material, sampling throughout the growth periods. Illumina 
high-throughput sequencing technology was used to determine the sequences of bacterial 16S rRNA gene 
V3−V4 and fungal rDNA ITS1−ITS2, and the physical and chemical properties of the soil in each period 
were determined, so as to clarify the intercropping of different crops on the gardenia rhizosphere microbial 
community and soil physical and chemical properties with the growth period. [Results] In the whole 
growth process of gardenia, the relative abundance of Proteobacteria and Acidobacteria in the rhizosphere 
bacterial community were 39% and 18%, respectively, which were the dominant bacteria. In the fungal 
community, the relative abundance of Ascomycota, Basidiomycota and Mortierellomycota accounted for 
51%, 22% and 19%, respectively, which were the main fungal groups. In the fruit expansion stage, 
compared with single cropping, Gardenia/Belamcanda and Gardenia/Bletilla striata can significantly 
increase the Shannon index of soil bacterial communities by 6.55% and 3.45% (P<0.05), respectively, but 
there was no significant difference at other stages. In terms of rhizosphere fungi, Gardenia/Belamcanda 
does not significantly reduce the diversity during the full blooming period, while intercropping with 
Lysimachia or Bletilla will significantly decrease; In the fruit expansion stage, Gardenia/Belamcanda and 
Gardenia/Bletilla intercropping can significantly increase the Shannon index of the rhizosphere soil fungal 
community by 29.19% and 9.12%, respectively. In terms of soil nutrients, The contents of organic matter, 
total N and available P in rhizosphere soil of gardenia monoculture were higher, while the contents of 
alkaloid N and available K were lower than the three intercropping treatments. In terms of soil enzymes, 
except for the acid protease, the activities of the other soil enzymes of the single-cropped gardenia are at a 
lower level. Correlation analysis between soil physical and chemical properties and rhizosphere microbial 
diversity showed that the bacterial diversity index Shannon was significantly positive correlated with 
rhizosphere soil organic matter, available P, and extremely significantly positive correlated with pH 
(P<0.01); The fungal diversity index Shannon was significantly negative correlated with total K, urease 
and catalase in rhizosphere soil, and significantly positive correlated with available K, sucrase, acid 
phosphatase, and acid protease activities. The comprehensive scores of soil fertility in the blooming 
stage and fruit expansion stage showed that the soil fertility scores of Gardenia/Belamcanda was the 
highest, and that of Gardenia/Lysimachia was the lowest. [Conclusion] Reasonable intercropping can 
improve the microbial community structure in the rhizosphere, and improve the comprehensive soil 
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fertility. The soil fertility comprehensive score of Gardenia/Belamcanda is the highest, they may be the 
desirable intercropping patterns for Gardenia cultivation. 

Keywords: Gardenia jasminoides Ellis, intercropping pattern, rhizosphere microorganisms, soil enzymatic 
activity, soil nutrient 
 

栀子(Gardenia jasminoides Ellis)为茜草科栀

子属多年生灌木，以干燥果实入药，具有泻火除烦、

清热利湿、凉血解毒、散瘀的功效，常用于热病心

烦、湿热黄疸、淋证涩痛等病症[1]。成熟果实也可

用于提取黄色素，常作为天然着色剂或食品色素，

广泛应用于化妆品及食品等行业[2-3]。重庆是栀子

药材的主产区之一，大田生产中经过连续多年种植

常会导致栀子病虫害增加、产量降低、畸形果增多

等种质退化现象[4-5]。究其原因，栀子自身种质退

化是一方面的因素，此外，土壤环境恶化也占了重

要的比例[6-8]。如何采用绿色无公害的手段改善栀

子土壤环境，同时提高其产量和品质是栀子产业可

持续发展面临的关键问题。 

间作是我国传统农业中广泛应用的耕作方式

之一，合理的间作不但能提高土地利用率、高产稳

产及防治病虫害和杂草，而且能改善土壤结构和提

高土壤肥力，是栽培上常用的提高作物产量和经

济效益的重要措施[9-11]。何振华等[12]将苦瓜和芋

2 种作物进行立体间作栽培，不仅满足了各自对

生长环境的要求，而且降低了生产成本，减少化

肥用量 25%、农药用量 15%，同时经济效益也显

著提高，真正做到了减肥减药增效。另外，合理

间作还可以用于修复土壤。如：卓胜等[13]以大豆、

黑麦草和南瓜为材料，通过 3 种植物的单作和间

作对多氯联苯污染土壤的根际修复效应进行了

研究，发现植物单作的多氯联苯降解率比无作物

对照提高了 10.4%−17.0%，植物间作的降解率提高

了 18.4%−23.9%，显著改善和修复了土壤。徐海强

等[14]认为木薯与花生间作后，有利于各自根际土壤

向高肥力的细菌型转化，而且间作可以改变木薯和

花生根际土壤细菌和真菌的群落结构。可见，研究

间作栽培对合理利用土壤、营造最佳经济效益和改

善生态环境具有重大意义。 

目前，栀子在栽培技术方面及化学成分、药理

作用等方面有较多的研究，但是有关间作模式及其

土壤微生态环境的研究较少，尤其是土壤微生物区

系的研究。本研究通过对不同间作组合下栀子根际

土壤微生物区系、酶活性及养分的动态变化进行研

究，分析栽培措施对栀子根际土壤微生态环境的影

响，以期为揭示栽培措施改良土壤生态环境和提升

栀子产量、品质的土壤微生态学机理，以及构建合

理的栀子间作模式提供技术指导和理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

栀子选用重庆本地主要栽培品种药用栀子，原

植物经刘正宇教授鉴定为茜草科植物栀子 Gardenia 

jasminoides Ellis；白及、射干及金钱草均由重庆市

药物种植研究所药用植物园主任任明波提供。 

1.2  田间试验设计 

试验区位于重庆市南川区三泉镇沙子堡 3 年

生栀子试验地(N29°07′41.10″，E107°11′32.44″)。

设置栀子单作为空白对照(Z)，栀子分别与白及

(Z/B)、金钱草(Z/J)和射干(Z/S)间作，各间作物种

按照各自生长习性进行栽种；每个处理重复 3 次，

随机区组排列，小区长 7 m 宽 3 m，面积 21 m2；

栀子的行距为 1.4 m，株距 0.8 m；薄荷、射干和

白及种植为行距 30 cm、株距 25 cm；金钱草行距

20 cm、窝距 10 cm。小区间以宽 50 cm、高 30 cm

的土埂进行区域分割，同时用以阻止小区间土壤养

分和微生物等的交流。试验在大田条件下进行，南

北种植，各间作系统的立地条件、土壤状况、管理

措施与单作系统基本一致。分别于栀子蕾期(A1) 

(2019 年 5 月 7 日)、盛花期(A2) (2019 年 5 月 23 日)、

果实膨大期(A3) (2019 年 8 月 9 日)和盛果期(A4) 
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(2019 年 11 月 4 日)按照五点随机取样法，选择 5 株

生长较一致的栀子，将其连根拔起，抖落大块泥土、

石砾或植被残根等杂物，取其须根上的土混匀后装

入自封袋中带回实验室。 

1.3  测定项目与方法 

1.3.1  土壤理化性质分析 

将一部分土样风干后过 60 目筛，进行土壤

pH、有机质、全氮、全磷、全钾、碱解氮、有效

磷、速效钾共 8 项指标的测定，具体方法参照纳小

凡等[15]土壤环境化学指标测定。 

1.3.2  土壤酶活性测定 

土壤酶活性测定指标包括土壤蔗糖酶、脲酶、

过氧化氢酶、酸性磷酸酶及酸性蛋白酶，均用试剂

盒(重庆阿米达生物科技有限公司)测定。 

1.3.3  根际微生物高通量测序 

采取新鲜根际土壤 0.1 g，利用土壤 DNA 提取

试剂盒提取每个处理的 3 个重复土样总 DNA，经

0.8%琼脂糖凝胶电泳和超微量核酸分光光度计检

测 其 浓 度 和 纯 度 。 采 用 细 菌 通 用 引 物 338F 

(5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3′)和 806R (5′-GG 

ACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)对 16S rRNA 基因

序列的 V3−V4 高变区进行扩增；真菌通用引物

ITS1F (5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′)和

ITS2 (5′-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3′)扩增真

菌 ITS1−ITS2 区域。PCR 扩增产物经电泳检测后，

利用胶回收试剂盒对目标片段进行回收。回收产物

送至北京百迈克生物科技有限公司进行后续的高

通量测序及序列分析。 

1.4  数据分析 

高通量测序结果经过拼接、过滤，去除嵌合体

后得到优化序列，在相似性 97%的水平上对序列

进行聚类，划分 OTU。在细菌 Silva (Release132，

http://www.arb-silva.de)和真菌 Unite (Release8.0，

http://unite.ut.ee/)数据库中进行 OTU 序列比对，并

在 各 个 水 平 进 行 物 种 信 息 注 释 。 利 用 QIIME 

(V1.7.0)软件计算香农指数(Shannon)进行物种多

样性分析。采用 Microsoft Excel 2007 及 SPSS 20.0

对土壤理化及土壤酶等数据进行方差、显著性及相

关性分析。 

2  结果与分析 

2.1  不同间作处理对栀子根际土壤 pH 及养分

的影响 

栀子间作对土壤理化性质的影响见表 1。栀子

生长的根际土壤偏酸性，pH 值为 4.58−5.30，Z/J

在盛果期达到最小值，但 Z/S 和 Z/B 对土壤 pH 无

显著影响。在栀子整个生育期中土壤有机质变化不

显著，Z 花蕾期含量最高，而 3 种间作处理显著降

低了土壤中的有机质。全氮方面大多随时间呈先降

低后升高的趋势，Z 和 Z/B 在果实膨大期含量最

低，显著低于所有间作组合；全磷方面在栀子整个

生育期变化不明显，Z/B 显著高于除单作栀子外的

其余间作组合；全钾方面，无论单作栀子还是各种

间作组合均在盛花期迅速下降，后期维持平衡，

Z/S 在花蕾期的含量最高，显著高于其他处理；碱

解氮方面，无论单作栀子还是各种间作组合均先降

低后升高，在果实膨大期含量最低，Z/S 盛花期含

量最高，显著高于其他处理；速效磷方面呈逐渐降

低的变化趋势，单作栀子在花蕾期含量最高，显著

高于各间作组合；速效钾方面，Z/S 在花蕾期含量

最高，显著高于其他处理，比单作提高 7.96%。综

合来看，单作栀子有机质、全氮、速效磷的含量较

高，全磷含量在花蕾期差异不显著，盛花期和果实

膨大期显著高于各间作处理，果实膨大期，栀子与

金钱草、射干的间作处理超越单作栀子，但是碱解

氮、速效钾含量较低，全钾含量变化不明显，所以

合理间作可以显著提高栀子各时期根际土壤中部

分有效养分的含量。 

2.2  不同间作处理对栀子根际土壤酶活性的影响 

从不同间作处理对栀子根际土壤酶活性的影

响(表 2)可以看出，土壤蔗糖酶方面，Z/B 在花蕾

期和盛花期都显著高于栀子单作，在花蕾期的活性

最高。然而无论单作还是间作处理，栀子根际土壤

蔗糖酶活性在盛果期都达到最小值，并且各处理均 
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表 1  不同处理栀子根际土壤 pH 值及养分 
Table 1  The pH and nutrition content of rhizosphere soil of G. jasminoides of different treatments 

处理 

Treatments 

时期 

Periods 

pH 有机质 

Organic 

matter (g/kg) 

全养分 

Full nutrient (g/kg) 

有效养分 

Effective nutrients (mg/kg) 

全氮 

Total 

nitrogen

全磷 

Total 

phosphorus 

全钾 

Total 

potassium

碱解氮 

Alkaline 

nitrogen 

速效磷 

Available 

phosphorus 

速效钾 

Available 

potassium

Z A1 5.10ab 31.53a 1.80ab 0.77ab 26.79b 89.94bc 18.28a 396.79ab 

A2 4.86ab 28.86ab 1.83ab 1.04a 24.84c 92.31bc 16.19ab 364.84b 

A3 4.85ab 28.16ab 1.63b 0.89ab 23.33def 81.67ef 13.49ab 273.33c 

A4 4.96ab 28.17ab 1.99a 1.06a 24.52c 86.43cde 12.83ab 256.52c 

Z/S A1 5.09ab 26.54b 1.72ab 0.69b 29.41a 89.85bc 16.61ab 428.36a 

A2 4.88ab 28.93ab 1.75ab 0.89ab 24.64c 103.74a 15.42ab 394.26ab 

A3 4.80ab 28.03ab 1.73ab 0.94ab 24.84c 88.62bc 12.94ab 281.67c 

A4 5.11ab 26.91b 1.73ab 0.67b 24.17cd 91.53bc 11.77b 269.74c 

Z/J A1 4.79ab 28.88ab 1.71ab 0.71ab 27.23b 88.64bc 16.09ab 393.16ab 

A2 4.76ab 26.87b 1.74ab 0.68b 23.77cdef 93.29b 15.95ab 375.61b 

A3 4.92ab 26.69b 1.72ab 1.06a 23.92cdef 82.33def 12.92ab 279.92c 

A4 4.58b 27.18b 1.84ab 0.73ab 24.15cde 87.75bcd 11.88b 265.37c 

Z/B A1 5.30a 25.32b 1.70ab 0.78ab 27.13b 90.61bc 17.12ab 415.55ab 

A2 5.11ab 26.77b 1.81ab 0.76ab 22.99ef 93.38b 15.03ab 389.32ab 

A3 5.08ab 26.39b 1.54b 0.76ab 22.97f 79.96f 12.91ab 286.93c 

A4 4.73ab 25.63b 1.67ab 0.80ab 23.10def 87.56bcd 11.82bab 265.12c 

注：同列不同小写字母表示不同样品之间差异显著(P<0.05)。下同 

Note: Different lowercase letters in the same column indicated that there was a significant difference among the samples (P<0.05). The 
same as below 
 

表 2  不同处理栀子根际土壤酶活性 
Table 2  Enzyme activity of rhizosphere soil of G. jasminoides of different treatments 

处理 Treatments 时期 Periods S-SC (mg/d/g) S-UE (μg/d/g) AcP (nmol/(hg)) CAT (μmol/(hg)) AcPr (μg/(hg))

Z A1 98.21b 560.49g 987.03c 106.38ghi 67.51a 

A2 90.34d 437.99j 554.71i 145.44ef 58.67c 

A3 70.31fg 1 344.63e 601.66hi 210.94d 51.84de 

A4 35.12h 1 328.08e 677.79fg 256.92c 55.01cd 

Z/S A1 93.31cd 474.58i 1 063.71b 89.17i 50.59e 

A2 85.63e 389.90k 882.52d 130.76fg 41.26fg 

A3 73.25f 1 160.23f 831.60de 95.54hi 70.38a 

A4 37.63h 1 581.08c 376.25j 311.00b 38.62g 

Z/J A1 94.54bc 390.07k 1 289.54a 58.80j 31.67h 

A2 83.34e 406.74jk 816.39e 102.16hi 25.10i 

A3 66.23g 1 125.81f 689.62fg 166.79e 57.04c 

A4 35.57h 1 633.31b 544.81i 291.96b 26.42i 

Z/B A1 105.79a 522.77h 869.14de 83.25ij 44.84f 

A2 98.45b 490.90hi 631.49gh 120.62fgh 39.20g 

A3 68.25g 1 522.95d 732.41f 145.30ef 62.74b 

A4 38.81h 1 744.13a 329.31j 356.42a 41.68fg 

注：S-SC：蔗糖酶；S-UE：土壤脲酶；AcP：酸性磷酸酶；CAT：过氧化氢酶；AcPr：酸性蛋白酶。同列不同小写字母表示不

同样品分组之间差异显著(P<0.05) 

Note: S-SC: Sucrase; S-UE: Urease; AcP: Acid phosphatase; CAT: Catalase; AcPr: Acid protease. Different lowercase letters in the same 
column indicated that there was a significant difference among the samples (P<0.05) 
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无显著差异(P<0.05)；土壤脲酶直接反映土壤中氮

素的情况[16]，Z/B 处理的土壤脲酶在盛果期活性最

高，显著高于其余各间作组合及单作栀子，比单作

栀子提高 31.33%，Z/S 和 Z/J 在花蕾期活性最低，

显著低于各间作组合，其变化总体呈先降低后升高

的趋势，在盛果期达最高值；土壤酸性磷酸酶方面，

Z/J 在花蕾期活性最高，显著高于其他处理，比单

作栀子提高了 30.65%。除盛果期以外，单作栀子

活性最低且显著低于 Z/S 及 Z/B。土壤酸性磷酸酶

以花蕾期活性最高，后期变化规律不明显；土壤过

氧化氢酶方面，Z/B 在盛果期活性最高，比单作栀

子提高 38.73%，Z/B 在花蕾期活性最低。土壤过

氧化氢酶活性随着栀子生育期而逐渐升高，于盛果

期达最大值；土壤酸性蛋白酶方面，单作栀子在花

蕾期活性最高，Z/J 在盛花期活性最低，酶活性变

化规律不明显。总体而言，栀子与不同作物间作土

壤各种酶活性变化不同，单作栀子除酸性蛋白酶外

的其余几项土壤酶活性均处偏下水平，可见合理的

间作可以有效提高栀子根际土壤中的脲酶、蔗糖

酶、酸性磷酸酶及过氧化氢酶活性。 

2.3  不同间作处理对栀子根际土壤微生物区系

的影响 

2.3.1  不同间作处理对栀子根际土壤微生物多样

性的影响 

各样品中细菌及真菌的 Shannon 多样性指数

见图 1。在供试的 4 组样品中，细菌多样性指数在

栀子不同生育期总体变化不大，而真菌在各个时期

的变化较为明显，总体变化趋势为花蕾期多样性最

高，盛花期有所降低，果实膨大期再次升高，于盛

果期达最小值。根际细菌方面，花蕾期和盛花期所

有处理的 Shannon 指数差异不显著；在果实膨大

期，与单作栀子相比，Z/S 和 Z/B 可以显著增加土

壤细菌群落 Shannon 指数，增幅分别为 6.55%和

3.45%；盛果期，Z/B 处理可以显著降低根际土壤

细菌 Shannon 指数(P<0.05)，其他处理差异不显著。

根际真菌方面，花蕾期和盛果期的栀子根际土壤真

菌 Shannon 指数均无显著差异；而在盛花期，栀子 

与射干间作不会显著降低根际土壤真菌的多样性，

而与金钱草或白及间作则会显著降低；果实膨大

期，Z/S 和 Z/B 间作均可以显著提高根际土壤真菌

群 落 的 Shannon 指 数 ， 增 幅 分 别 为 29.19%和

9.12%。综合栀子根际土壤细菌和真菌的 Shannon

多样性指数可以看出，在果实膨大期 Z/S 处理可以

显著提高栀子根际土壤细菌和真菌的多样性。说明

合理的间作处理可以有效地增加作物根际微生物

群落多样性，改善根际土壤微生态结构，进而起到

改良土壤的目的。 

 

 
 
图 1  不同处理栀子根际土壤细菌(A)和真菌(B)群落的

香农指数 
Figure 1  Shannon index of bacteria (A) and fungi (B) in 
the rhizosphere soil of G. jasminoides 
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2.3.2  不同间作处理对栀子根际土壤微生物群落

组成的影响 

栀子根际土壤细菌和真菌在门水平的群落

组成(相对丰度大于 1%)如图 2 所示，所有样品(包

括单作和间作)的细菌群落按照相对丰度从高到

低 依 次 为 变 形 菌 门 (Proteobacteria) 、 酸 杆 菌 门

(Acidobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、绿弯菌

门(Chloroflexi)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、芽单胞

菌门(Gemmatimonadetes)、疣微菌门(Verrucomicrobia)、

浮霉菌门(Planctomycetes)及厚壁菌门(Firmicutes)，

其中变形菌门和酸杆菌门为栀子根际土壤的优势

菌门，平均相对丰度分别占所有样品总量的 39%和

18%。所有样品中真菌门类组成基本一致，相对丰

度从高到低依次为子囊菌门(Ascomycota)、担子菌

门(Basidiomycota)和被孢霉门(Mortierellomycota)，

平均相对丰度所占比例依次为 51%、22%和 19%，

可见子囊菌门是所有土样中的主要真菌类群。 

对门和属水平(相对丰度>1%)细菌所占比例

分析发现，不同生育期栀子与不同作物间作，其根

际土壤中细菌群落组成均发生明显变化(图 3)。花

蕾期，不同处理土壤细菌群落中拟杆菌门、芽单胞

菌门、厚壁菌门、鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)

及 Bacterium_f_Gemmatimonadaceae 相对丰度差异

较大。与栀子单作相比，所有间作处理均显著降低

了 土 壤 鞘 氨 醇 单 胞 菌 属 的 相 对 丰 度 ， 降 幅 为

37.76%−50.16%。Z/J 处理会显著降低根际土壤中

拟 杆 菌 门 、 芽 单 胞 菌 门 、 鞘 氨 醇 单 胞 菌 属 及

Bacterium_f_Gemmatimonadaceae 的相对丰度，另

外 2 种间作处理变化不显著；盛花期，Z/S 和 Z/J

可以显著提高根际土壤酸杆菌门、疣微菌门、浮霉

菌门、Bacterium_o_Acidobacteriales、Candidatus_ 

Solibacter 及 Bacterium_f_Micropepsaceae 的相对

丰度，而 Z/B 与栀子单作相比差异不显著；果实

膨大期，所有间作处理均可显著提高变形菌门的相

对丰度，Z/S 和 Z/J 可以提高浮霉菌门的相对丰度，

同时 Z/J 处理可以显著提高 Chugaibacter 细菌的相

对丰度(P<0.05)；盛果期，变形菌门、酸杆菌门及

Chugaibacter 等细菌的相对丰度均变化较大，如

Z/J 处理可以显著降低变形菌门和拟杆菌门等的相

对丰度，而 Z/S 和 Z/J 可以显著提高酸杆菌门、浮

霉菌门及 Bacterium_o_Acidobacteriales 细菌的相

对丰度。 

 

 
 
图 2  栀子根际土壤细菌(A)和真菌(B)门水平的群落构成 
Figure 2  Bacteria (A) and fungi (B) taxonomic group at phylum level of G. jasminoides 
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图 3  不同处理栀子根际土壤细菌相对丰度差异 
Figure 3  Differences between soil bacteria abundance of different treatments 
注：A：花蕾期；B：盛花期；C：果实膨大期；D：盛果期。下同 

Note: A: Flowering stage; B: Blooming stage; C: Fruit expansion stage; D: Fruit stage. The same below 

 
如图 4 所示，不同处理栀子根际真菌群落中

子囊菌门、担子菌门、镰刀菌属(Fusarium)及被

孢霉属(Mortierella)等真菌在栀子不同生育期的

相对丰度差异显著。花蕾期，与栀子单作相比，

Z/S 和 Z/B 间 作 处 理 可 以 显 著 提 高 球 囊 菌 门

(Glomeromycota)的相对丰度；Z/J 处理显著提高了

被孢霉门和被孢霉属(Mortierella)的相对丰度，而

降低了大孢圆孢霉属 (Staphylotrichum)的相对丰

度。盛花期，Z/S 和 Z/J 处理可以显著提高栀子根

际被孢霉门和被孢霉属的相对丰度，而降低子囊

菌门和镰刀菌属的相对丰度；Z/B 间作可以显著

降低镰刀菌属的相对丰度。果实膨大期，与单作

相比，Z/S 可以显著提高大孢圆孢霉属的相对丰

度，Z/J 处理提高了子囊菌门和青霉属(Penicillium)

的相对丰度；Z/B 可以显著提高子囊菌门、大丽

轮枝菌属(Verticillium)的相对丰度。盛果期，门水

平上各处理均差异不显著，而属水平上，Z/S 处

理可以显著降低枝孢菌属(Cladosporium)的相对

丰度，而 Z/B 和 Z/J 则显著提高了大丽轮枝菌属

的相对丰度。 
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图 4  不同处理栀子根际土壤真菌相对丰度差异 
Figure 4  Differences between soil fungi abundance of different treatments 
 

2.4  栀子根际土壤微生物群落组成与土壤理化

性质的相关性分析 

通过对栀子根际细菌和真菌 Shannon 多样性

指数与土壤环境因子之间的相关性分析(图 5)，细

菌多样性指数 Shannon 与根际土壤有机质(Organic 

Matter，OM)、速效磷(Available Phosphorus，AP)

呈显著正相关，与 pH 呈极显著正相关，与全磷(Total 

Phosphorus，TP)呈显著负相关；真菌多样性指数

Shannon 与根际土壤全钾(Total Potassium，TK)、

S-UE、CAT 呈极显著负相关，与速效钾(Available 

Potassium，AK)、S-SC、AcP、AcPr 呈极显著正相

关。说明栀子根际微生物多样性主要受速效钾、有

效磷、有机质、全磷、全钾、蔗糖酶、过氧化氢酶

及酸性蛋白酶的影响。 

对不同间作组合门水平的栀子根际微生物、土

壤酶活性及土壤养分进行相关性分析表明(表 3)，

细菌变形菌门与土壤酸性蛋白酶呈显著正相关；酸

杆菌门与全钾含量呈显著正相关，与全磷含量呈显

著负相关；放线菌门与碱解氮和速效钾含量呈显著

正相关，而与脲酶活性呈显著负相关；绿弯菌门与 
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图 5  土壤微生物多样性 Shannon指数与土壤环境因子

之间的相关性 
Figure 5  Correlation between Shannon index of soil 
microbial diversity and soil environmental factors 

碱解氮含量呈显著正相关；拟杆菌门与脲酶活性呈

显著正相关，而与速效钾和酸性磷酸酶呈显著负相

关；芽单胞菌门与土壤 pH 和速效钾呈显著正相

关；浮霉菌门与全钾含量呈显著正相关，而与酸

性蛋白酶呈显著负相关；真菌担子菌门与全钾含

量和过氧化氢酶活性呈极显著正相关，而与蔗糖

酶呈极显著负相关；被孢霉门与脲酶呈显著负相

关；其他因子间的相关性均未达显著水平。 

土壤肥力是土壤各种理化性质的综合反映，是

土壤内在物质、结构和理化性质与外界环境条件

综合作用的结果。影响土壤肥力的因素很多，如

土壤质地、水分状况、生物状况、有机质含量等，

凡是影响土壤物理、化学、生物性质的因素，都会

对土壤肥力造成一定的影响[17-19]。为进一步对不同

间作模式下的土壤综合肥力进行评价，将上述测定

的微生物 Shannon 多样性指数、土壤酶活性及土 

 
表 3  门水平的栀子根际微生物群落结构与土壤理化性质的相关系数 
Table 3  Correlation analysis of rhizospheric soil microbe community structure with physico-chemical soil properties of 
Gardenia 

Item X1 X2 X3 X4 X5 X6 X7 X8 X9 X10 X11 X12 

Y1 −0.072 0.198 −0.13 −0.105 0.008 0.483* 0.157 −0.167 −0.206 −0.069 −0.168 0.188 

Y2 −0.288 0.144 −0.062 −0.134 −0.039 0.18 −0.01 0.181 0.246 −0.155 0.082 0.023 

Y3 −0.211 0.129 −0.029 0.026 0.079 0.165 0.147 0.266 −0.033 0.107 0.055 −0.097 

Y4 0.324 −0.496* −0.02 −0.208 0.294 −0.321 −0.157 −0.171 0.159 0.152 −0.025 −0.04 

Y5 −0.420 0.406* −0.279 0.102 0.259 −0.026 0.222 0.537* 0.125 −0.069 0.739** −0.418 

Y6 −0.412 0.232 0.553* 0.485* −0.205 0.345 0.017 −0.007 −0.253 −0.328 −0.057 0.355 

Y7 −0.217 0.108 0.102 −0.026 −0.168 0.321 0.119 −0.148 0.038 0.045 0.005 0.047 

Y8 −0.208 0.096 0.557* 0.343 −0.539* 0.406* −0.231 −0.195 −0.185 −0.024 −0.382 0.235 

Y9 0.088 −0.183 0.418 0.094 −0.424 0.234 −0.314 −0.431 −0.082 −0.009 −0.673** 0.389 

Y10 0.113 0.02 −0.561* −0.288 0.511* −0.374 0.245 0.257 0.175 0.118 0.558 −0.465*

Y11 −0.005 0.123 0.239 0.191 −0.521* 0.145 −0.182 −0.007 −0.148 −0.037 −0.342 0.158 

Y12 −0.209 0.107 −0.283 −0.004 0.453 −0.191 0.222 0.303 0.16 0.073 0.635** −0.422 

Y13 0.425* −0.368 −0.114 −0.440 0.257 −0.133 −0.146 −0.436* 0.056 0.137 −0.168 −0.102 

注：X1：变形菌门；X2：酸杆菌门；X3：放线菌门；X4：绿弯菌门；X5：拟杆菌门；X6：芽单胞菌门；X7：疣微菌门；X8：浮霉

菌门；X9：厚壁菌门；X10：子囊菌门；X11：担子菌门；X12：被孢霉门。Y1：pH；Y2：有机质；Y3：全氮含量；Y4：全磷含量；

Y5：全钾含量；Y6：碱解氮；Y7：有效磷；Y8：速效钾；Y9：蔗糖酶；Y10：脲酶；Y11：酸性磷酸酶；Y12：过氧化氢酶；Y13：酸

性蛋白酶。**表示差异极显著(P<0.01)，*表示差异显著(P<0.05) 

Note: X1: Proteobacteria; X2: Acidobacteria; X3: Actinobacteria; X4: Chloroflexi; X5: Bacteroidetes; X6: Gemmatimonadetes; X7: 
Verrucomicrobia; X8: Planctomycetes; X9: Firmicutes; X10: Ascomycota; X11: Basidiomycota; X12: Mortierellomycota; Y1: pH; Y2: Organic 
matter; Y3: Total N; Y4: Total P; Y5: Total K; Y6: Alkaline nitrogen; Y7: Available phosphorus; Y8: Available potassium; Y9: Sucrase; Y10: 
Urease; Y11: Acid phosphatase; Y12: Catalase; Y13: Acid protease. **Correlation is significant at the 0.01 level, *Correlation is significant 
at the 0.05 level 
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壤养分等共 15 个指标进行主成分分析。分析得知，

第一主成分的方差贡献率最大，百分比为 36.83%，

特征值为 5.252，对土壤肥力综合评价起主要作用；

第二主成分的方差贡献率为 15.29%，特征值为

2.294；第三主成分的方差贡献率为 14.25%，特征

值为 2.137；第四主成分的方差贡献率为 10.98%，

特征值为 1.648。4 个主成分的累积方差贡献率达到

了 77.36%，基本包含了主要土壤肥力信息。根际土

壤速效钾、脲酶、蔗糖酶及过氧化氢酶对第一主成

分影响较大；有机质、全氮及细菌 Shannon 指数对

第二主成分影响较大；全磷、碱解氮及酸性蛋白酶

对第三主成分影响较大；pH对第四主成分影响较大。 

盛花期和果实膨大期的土壤肥力变化较为显

著，因此将其 15 个指标用于主成分分析计算各得

分。结果表明(表 4)，与栀子单作相比，在试验中

的 3 种间作组合中，栀子/射干的土壤肥力综合得

分最高，而栀子/金钱草最低。由此说明，栀子与

射干间作可以大幅提高土壤肥力水平，而与金钱草

间作则会大幅度降低土壤的肥力水平，所以在栀子

进行间作时，应选择合适的间作作物才能较大地提

高其土壤肥力水平。 

3  讨论与结论 

合理的间作已成为改善土壤环境、提高土地利

用率及作物产量的有效手段之一，广泛应用于农业

及中药材种植行业[20]。其中间作物种与土壤的反

馈调节已成为目前研究的热点，通过种植不同种类

的植物调节土壤微生物群落，从而达到改善土壤环

境、提高土地利用率和增加农业生态系统经济效益

的目的。栀子为多年生常绿灌木，常年单一种植不

仅会造成药材质量及产量的下降，还会造成土地资

源的浪费。在栀子行间布置不同的间作物种，既可

以有效利用土地资源，还可以有效防控田间杂草、

改善土壤环境，从而达到减肥增效的目的。 

土壤理化性质和酶活性的变化可引起植物根

际微生态的变化，对植物的生长发育也有重要影 

响[21]。栀子不同间作模式下根际土壤理化性质及

酶活性的研究发现，栀子不同间作模式对土壤理化

性质及土壤酶活性有显著差异。与单作栀子相比，

3 种间作处理均可显著提高栀子各时期根际土壤

中碱解氮和速效钾含量及部分土壤酶活性，这一结

果与李娟等[22]对橡胶树和姜科作物间作的研究结

果类似。土壤有机质的含量与土壤肥力水平息息相

关，全氮量通常用来衡量土壤氮素的基础肥力，间

作的栀子根际土壤这 2 项指标显著降低，说明间作

可以显著降低栀子根际土壤有机质及土壤氮素的

基础肥力，这可能是由于试验过程中未及时施肥对

土壤营养进行补充，主、间作物的生长需要不断地

从土壤中吸收各种养分，期间间作物消耗了土壤中

的大量养分，该结果与王鹏等[23]研究结果一致。

与单作栀子相比，间作普遍降低了栀子根际土壤中 

 
表 4  主成分因子得分及土壤肥力水平综合得分 
Table 4  Principal component factor score and comprehensive score of soil fertility level 

时期 

Periods 

处理 

Treatments 

第一主成分 

First principal 
component 

第二主成分 

Second principal 
component 

第三主成分 

Third principal 
component 

第四主成分 

Fourth principal 
component 

综合得分 

Overall ratings 

综合排名 

Total ranking 

A2 Z 0.76 0.12 1.47 −0.95 0.48 2 

Z/S 1.76 1.31 0.11 −1.71 0.89 1 

Z/J 1.25 1.03 −1.46 −1.32 0.36 4 

Z/B 1.31 0.33 −0.63 −0.96 0.45 3 

A3 Z −1.34 −1.72 0.15 0.32 −0.92 3 

Z/S 0.15 −1.45 1.21 0.45 0.07 1 

Z/J −1.12 −2.43 0.69 −0.41 −0.94 4 

Z/B −0.65 −2.25 −0.50 1.70 −0.60 2 
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的全磷及有效磷的含量。磷元素在土壤中的可移动

性差，作物间作后消耗掉的磷得不到及时补充，导

致土壤中的全磷和有效磷都降低[24]。土壤酸性磷

酸酶是一种诱导酶，当土壤中的有效磷缺乏时其活

性增强，促进土壤有机磷转化为植物可以利用的有

效磷。间作后该酶活性普遍升高，尤其栀子与金钱

草间作后，在花蕾期活性提高了 30.65%，因土壤

中有效磷的缺乏，酸性磷酸酶活性增强促进了土壤

有机磷转化为植物可以利用的有效磷供作物利用，

与土壤中有效磷的降低结果一致。然而在果实膨大

期，栀子与金钱草或射干间作后的全磷含量高于单

作栀子，可能是由于栀子处于快速物质积累时期，

需要从土壤中吸收大量的营养物质，从而造成根际

有效磷含量降低。栀子根际土壤碱解氮、速效钾在

间作后含量普遍升高，说明间作可以有效改善栀子

根际土壤养分，但不同间作物改善程度不同。土壤

脲酶能促进土壤中含氮有机化合物的分解，是植物

氮素的来源之一。蔗糖酶主要参与土壤中碳水化合

物的转化，其活性强弱反映了土壤的熟化程度。相

关研究发现，这 2 种酶活性的高低与土壤中可吸收

利用的有效营养物质含量正相关。间作栀子根际土

样中的速效养分较单作土样显著升高，尤其在盛花

期，栀子与射干间作碱解氮含量增加了 12.38%，

说明间作土壤肥力水平显著高于栀子单作，与间作

后栀子根际土壤脲酶、蔗糖酶活性的显著升高结果

一致。单作栀子根际土壤酸性蛋白酶活性普遍高于

间作处理(果实膨大期除外)，造成该结果的原因可

能是 2 种作物在竞争土壤养分的过程中，栀子处于

优势一方，需要消耗更多的碱解氮，从而造成栀子

根际土壤酸性蛋白酶活性高；但果实膨大期栀子又

处于劣势，从而导致酶活性的降低[25]。 

大量研究表明，作物间作不仅能增加土壤地上

生物多样性和群落组成，还能对地下土壤微生物多

样性和组成起到调节作用[26]。土壤微生物作为土

壤的重要组成部分，承担着分解土壤有机质、固定

碳素氮素、分泌有机酸和醇类、促进土壤物质循环

的功能，其生物活性、种类特征能反映土壤的肥力

和植物的营养状况，是对植物、土壤和气候等环境

因素综合影响的响应[27]，是影响土壤微生态的关

键因素。董宇飞等[28]研究结果表明，辣椒与大蒜

或玉米间作能够显著降低潜在病原菌的相对丰

度并提高潜在有益菌丰度，进而改善土壤微生物

结构，同时显著提高了土壤酶及土壤细菌群落多

样性。汪茜等[29]研究发现，与单作生姜相比，玉

米/生姜间作可以维持生姜产量，并提高其根际 AM

真菌多样性，有效改善生姜根际微生态环境。间作

栽培改变了土壤中微生物群落的结构组成及功能

的多样性[30]。本研究中，与单作栀子相比，果实

膨大期栀子与射干或白及间作可以显著增加根际

土壤细菌群落 Shannon 指数，增幅分别为 6.55%和

3.45%。盛果期，栀子/白及处理可以显著降低根际

土壤细菌 Shannon 指数(P<0.05)，其他时期所有处

理无显著差异。根际真菌多样性方面，在盛花期栀

子 与 射 干 间 作 不 会 显 著 降 低 根 际 土 壤 真 菌

Shannon 指数，而与金钱草或白及间作则会显著降

低；果实膨大期，栀子/射干和栀子/白及间作均可

以显著提高根际土壤真菌群落的 Shannon 指数，增

幅分别为 29.19%和 9.12%。由此可见，栀子与不

同作物间作可以影响其根际土壤微生物群落的多

样性，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[31-32]。同时，在本研

究中，栀子与不同作物间作，其根际微生物群落结

构组成也发生了显著变化，如盛花期，栀子与射干

或金钱草间作可以显著提高根际土壤酸杆菌门、浮

霉菌门及被孢霉门等益生菌[33]的相对丰度，而降

低子囊菌门[34]和镰刀菌属在内的有害菌[35]的相对

丰度。果实膨大期，3 种间作模式均可显著提高变

形菌门的相对丰度，栀子/射干和栀子/金钱草可以

提高浮霉菌门的相对丰度。导致这一结果的原因可

能是间作栽培后 2 种作物地下种间关系的相互作

用，使不同作物产生不同的特异根系分泌物，并产

生与之相适应的微生物群落区系，进而促进土壤微
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生物群落结构与功能多样化[36]。 

关于间作系统中作物-土壤-微生物之间的反

馈调节，前人已有一些报道。刘亚军等[37]研究表

明，马铃薯在间作栽培条件下土壤微生物群落组成

及功能多样性与土壤全氮、速效磷、速效钾有相关

关系。唐秀梅等[38]研究发现，甘蔗与花生间作后

土壤有效养分与脲酶、酸性磷酸酶、微生物量氮及

微生物数量呈显著或极显著正相关。通过栀子与  

3 种中药材间作条件下微生物多样性与土壤环境

因子的相关分析，研究发现细菌多样性与根际土壤

有机质、速效磷呈显著正相关，与 pH 呈极显著正

相关；真菌多样性与根际土壤全钾、脲酶、过氧化

氢酶呈极显著负相关，与速效钾、蔗糖酶、酸性磷

酸酶、酸性蛋白酶活性呈极显著正相关。由此表明，

栀子间作条件下根际土壤微生物的代谢活动与土

壤养分变化、酶活性存在着密切关系，三者相互作

用，共同维持土壤的微生态环境。 

综上所述，栀子与白及、射干及金钱草间作模

式会形成不同的种间效应。其中，栀子与射干间作

可以显著增加盛花期和果实膨大期以 Shannon 表

征的根际土壤细菌、真菌的物种多样性，同时，该

间作模式可以提高栀子根际土壤中部分养分含量

及酶的活性。因此，合理间作可以改善根际微生物

群落结构，同时提高土壤综合肥力。 
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