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紫云英与油菜间作模式下根系分泌物
对土壤微生物的影响
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摘要 为揭示间作体系中土壤微生物对根系分泌物的响应机制，设计桶栽试验，于 2020-2021年在江西农

业大学科技园种植冬季作物，探索紫云英与油菜间作根系分泌物与土壤微生物群落变化的互作机制。结果显

示，紫云英和油菜不同种植模式下根系分泌物特征差异明显，与单作紫云英相比，间作显著增加了单糖类化合物

含量，降低神经递质类化合物含量。氨基酸、单糖、神经递质类等化合物与土壤微生物显著相关，其中，单糖类化

合物与酸杆菌门、绿弯菌门等微生物呈显著正相关；神经递质类化合物与绿弯菌门、厚壁菌门、芽单胞菌门、蓝藻

细菌等微生物呈显著正相关。紫云英单作（A）、油菜单作（R）和紫云英与油菜间作（AR）3种模式的相关性结果

显示，油菜单作模式下分泌物与微生物的相关性和整体结果差异最大，同时，紫云英单作和油菜单作模式下单糖

类化合物与酸杆菌、绿弯菌均没有显著相关性，而紫云英与油菜间作模式下单糖类化合物与酸杆菌、绿弯菌呈极

显著正相关。紫云英与油菜间作模式中酸杆菌群落相对丰度显著高于紫云英单作，微生物覆盖度指数也显著大

于紫云英单作。因此，根系分泌物很可能是紫云英和油菜间作改变土壤微生物群落结构的重要因素，单糖化合

物在这个过程中发挥了主要作用。
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植物往往通过从根部分泌化合物到周围土壤中

来适应和响应生物以及非生物环境，这些化合物包

括糖、酚醛、氨基酸、有机酸以及其他次生代谢物等

小分子化合物和多糖、蛋白质等高分子化合物 ［1-2］。

一般来说，植物种类及其多样性的差异会导致分泌

物不同［3-5］，根系分泌物会刺激或抑制土壤中的不同

微生物种类［6-10］，进而引起相关根际微生物群落结

构、功能和多样性的改变［11-12］，对根际微生物进行选

择塑造［13-14］。如豆科植物分泌的黄酮类化合物诱导

了根瘤菌结瘤基因表达，合成植物识别的结瘤因

子［15-16］，招募更多的固氮细菌［17］，对根际微生物组产

生选择塑造作用。在生态系统中，土壤微生物担负

着分解和能量转化过程的关键功能［18］，其群落结构

组成和功能多样性对植物的生长发育至关重要。因

此，探究作物根际土壤微生物对根系分泌物的响应

机制可以为农田管理提供科学依据，同时也有利于

农田生物多样性增加和生态环境改善。近年来，关

于根系分泌物调控下的“植物-土壤-微生物”互作机

制研究逐渐增多，但对于农田间作系统而言，这些研

究主要集中于夏季作物（如禾本科间作豆科［19-20］），

关于冬季十字花科-豆科间作的研究目前还少有

报道。

紫云英（Astragalus sinicus）是一种具有固氮功能

的豆科绿肥作物，可为其周围生长的植物提供营养。

因此，紫云英间作其他作物（如禾本科、十字花科）的

生产效益一直受到相关研究者的高度关注。油菜

（Brassica napus）是十字花科油料作物，经济价值大。

对紫云英与油菜间作的研究发现，油菜在间作系统

中竞争能力较强，占据着优势主导地位［21］。间作紫

云英有利于促进油菜生长发育，从而显著提高作物

产量［22］，同时还改变了油菜根际土壤微生物群落结

构和功能［23-24］。还有研究发现紫云英和油菜的根系
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分泌物含量和组成差异明显，而且两者间作时油菜

对根系分泌物的影响大于紫云英［25］。但是紫云英与

油菜间作系统中根系分泌物差异与土壤微生物群落

结构组成之间的关系还不清楚。因此，本研究通过

盆栽试验，分别设置了 3种种植模式：紫云英单作、油

菜单作和紫云英与油菜间作，探究间作系统中根系

分泌物含量特征和土壤微生物变化特征，并分析两

者间的关联性，以期进一步揭示间作系统中根系分

泌物对土壤微生物的调控机制。

1　材料与方法

1.1　试验地概况

试验在160 L塑料桶内进行，桶高 70 cm，上下口

径分别为 56 cm 和 44 cm，每桶装土 150 kg，土壤类

型为南方红壤。试验时间：2020 年 10 月—2021 年 5
月，试验地点：江西省南昌市江西农业大学科技园

（28°46′N，115°55′E）。试验前测定的土壤基本理

化性状：土壤有机质（soil organic matter）为 23.17 
g/kg，土壤全氮（total N）、全磷（total P）、全钾（total 
K）、碱 解 氮（alkali-hydrolyzed nitrogen）、有 效 磷

（available phosphorus）和速效钾（available potassium）

含量分别为 1.29 g/kg、0.92 g/kg、11.14 g/kg、99.98 
mg/kg、5.01 mg/kg和118.44 mg/kg，土壤pH 4.75。
1.2　试验设计

设计桶栽种植试验，共设 3个处理（种植模式）。

A：紫云英单作，采用条播方式种植紫云英，行距 30 
cm，每桶播 2条，播种量 0.9 g（45 kg/hm2）；R：油菜单

作，采用穴直播方式种植油菜，每桶种植 2 穴，行距

30 cm，出苗后每桶留 2株（每穴 1株）；AR：紫云英与

油菜间作，2 种作物播种方式与 A 处理和 R 处理相

同，分别播于桶两侧，每桶播紫云英 0.45 g，两者行距

30 cm。供试作紫云英品种为余江大叶，油菜品种为

阳光 131。每个处理共设 3 次重复，随机区组排列。

紫云英与油菜均于 2020 年 10 月 22 日播种，2021 年

4月 23日收割。2020年 10月 21日施基肥（肥料为史

丹利 17-17-17 三元素复合肥）：氮（N）、磷（P2O5）、钾

（K2O）肥施用量均为0.10 g/kg。
1.3　测定项目与方法

1））根系分泌物。于油菜成熟期收集作物根际处

土壤溶液，使用仪器为土壤溶液采样器（Rhizon 
SMS）。将取样器轻轻插入根际土壤 5~8 cm 处，取

样器外端接上注射器，再将注射器内抽真空，利用压

强将土壤溶液吸入注射器，每桶收集 50 mL。收集过

程中及时将收集到的溶液保存在-80 ℃冰箱，待全

部收集充足后将各个桶的溶液混匀保存。

根系分泌物的测定过程主要包括样品前处理和

GC-MS检测［26］。

2）土壤微生物。收集完土壤溶液之后，立即采

集作物根际土壤样品（采集位置与插土壤溶液取样

器位置相同），快速将土壤轻轻弄碎，并去除杂质，充

分混匀，然后保存在-80℃冰箱中待测。

土壤微生物测定： 使用 CTAB 法提取土壤样品

中的 DNA，利用 1% 琼脂糖凝胶电泳检测抽提的基

因组 DNA。 然后进行 PCR 扩增， PCR 采用 Trans‐
Gen AP221-02 （TransStart Fastpfu DNA Poly‐
merase）； PCR 仪：ABI GeneAmp® 9700 型；每个样

本 3个重复，将同一样本的PCR产物混合后用 2%琼

脂糖凝胶电泳检测，使用 AxyPrepDNA 凝胶回收试

剂盒（AXYGEN公司）切胶回收PCR产物，Tris_HCl
洗脱；2%琼脂糖电泳检测。 再参照电泳初步定量结

果，将 PCR 产物用 QuantiFluor™ -ST 蓝色荧光定量

系统（Promega公司）进行检测定量，最后进行 Miseq
文库构建和Miseq测序。

1.4　数据处理

代谢物进行GC-MS检测之后，根系分泌物含量

组间差异采用单因素方差分析（one-way ANOVA），

使用Excel 2016软件作图，分泌物和微生物主成分分

析（PCA）的组间差异采用 ANOSIM 检验，并使用

ropls（R packages）（Version1.6.2）作图。土壤微生物

多样性分析采用 student’s t-test，群落丰度组间差异

用 Kruskal-wallis 秩和检验，相关性热图（Heatmap）
使用 R 语言（version 3.3.1）软件作图，相关系数类型

为斯皮尔曼相关（Spearman）。

2　结果与分析

2.1　根系分泌物的含量特征

从3种种植模式的根系分泌物中共提取179种代

谢物，经过预处理后保留了 170种，其中符合 KEGG
化合物二级分类的有33种，主要分为8大类（图2），分
别是氨基酸类、脂肪酸类、单糖类、羧酸类、胺类、碱

基、其他激素、神经递质类；另外，还有其他化合物。

其中含量最高的是氨基酸类、脂肪酸类和单糖类，其

次是羧酸类和胺类，含量最少的是碱基、其他激素、胺

类或神经递质类以及其他化合物。间作处理和油菜

单作处理中的单糖类化合物含量显著高于紫云英单

作处理，油菜单作处理中的胺类或神经递质类化合物

含量显著高于紫云英单作和间作处理。

178



第 4 期 刘泽琴 等：紫云英与油菜间作模式下根系分泌物对土壤微生物的影响

2.2　根系分泌物的主成分分析和最小二乘法-判别

分析

对不同处理下的根系分泌物进行主成分分析

（principal component analysis，PCA）（图 2a），使用

ANOSIM进行组间差异检验，结果表明，R处理和A
处理、R 处理和 AR 处理之间的样本分离明显，而 A
处理与 AR 处理样本重合度较大。说明单作油菜的

根系分泌物与单作紫云英、间作的差异较大，单作

紫云英处理的根系分泌物与间作处理差异不大。

进一步采用最小二乘法 -判别分析（partial least 
squares discrimination analysis， PLS-DA）对根系分

泌物检测结果进行分析（图 2b）。结果发现，A 处

理、R 处理、AR 处理之间的样本均分离明显。说明

2 个单作处理与间作处理之间的根系分泌物特征差

异较大。

2.3 土壤微生物群落相对丰度及其组间差异

对不同处理下的土壤微生物群落丰度及其组间

差异进行单因素方差分析（one-way ANOVA）（图

3），发现在紫云英和油菜的 3种种植模式中，群落相

对丰度较高的微生物均是变形菌门、放线菌门、绿弯

菌门、酸杆菌门、拟杆菌门、Patescibacteria，其中相对

丰度最高的是变形菌门（>30%）（图3a）。但是在门水

平上只有酸杆菌门和弧菌门在不同处理之间存在显

著差异，酸杆菌门在不同处理中的群落相对丰度呈现

出间作>油菜单作>紫云英单作的规律（图 3b）。进

一步对属水平的微生物进行组间单因素方差分析，结

果显示，间作和紫云英单作处理下的分枝杆菌平均占

比显著高于油菜单作处理，间作和油菜单作处理下的

红单胞菌平均占比显著高于紫云英单作处理

（图3c）。

2.4　土壤微生物的主成分分析

在门水平上对土壤微生物进行 PCA 分析（图

4），使用 ANOSIM 进行组间差异检验，结果发现土

壤微生物在 3 个处理间分离明显，紫云英单作处理

距离间作处理最远，说明单作处理（包括紫云英单

作和油菜单作）与间作处理之间的土壤微生物差异

较大，且紫云英单作处理与间作处理差异最为

显著。

2.5　土壤微生物的多样性分析

为了进一步揭示紫云英和油菜不同种植模式下

土壤微生物群落结构的变化情况，对 3个处理中的土

壤微生物进行香农多样性（Shannon diversity）、辛普

森多样性（Simpson diversity）和覆盖度多样性（cover‐
age diversity）分析（图 5），结果显示，不同种植模式之

间土壤微生物的香农多样性指数和辛普森多样性指

数没有显著差异（图 5a、b），但油菜单作处理和间作

图2 不同处理下根系分泌物的主成分分析（a）和最小二乘法-判别分析（b）
Fig. 2 PCA（a） and PLS-DA（b）for root exudates under different treatments

A： 紫云英单作 Monoculture milk vetch； R： 油菜单作 Monocul‐
ture rapeseed； AR： 紫云英 ||油菜模式 Milk vetch intercropping with 
rapeseed； Ⅰ：氨基酸 Amino acids；Ⅱ：脂肪酸 Fatty acids；Ⅲ：单糖

Monosaccharides；Ⅳ：羧酸 Carboxylic acids；Ⅴ：胺类 Amines；Ⅵ：碱

基Bases；Ⅶ：其他激素Other hormones；Ⅷ：神经递质类Neurotrans‐
mitters；Ⅸ：其他 Others。不同小写字母表示差异显著（P<0.05）。

下同。Different small letters meant significant difference at 0.05 lev‐
el.The same as follows.

图1 不同处理下根系分泌物的相对含量

Fig. 1 Relative content for root exudates 
under different treatments
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处理的覆盖度指数均显著高于紫云英单作处理

（图5c）。

2.6　根系分泌物与土壤微生物的关联分析

为了探究根系分泌物对土壤微生物的影响，对

根系分泌物和根际土壤微生物进行关联分析（图 6），

所有模式的结果整体上显示单糖类和神经递质类化

合物与土壤微生物的相关性最显著，且主要呈正相

关。单糖类化合物与 Armatimonadota、酸杆菌、绿弯

菌等微生物呈显著正相关；神经递质类化合物与绿

弯菌门、厚壁菌门、芽单胞菌门、蓝藻细菌等微生物

呈显著正相关。氨基酸与土壤微生物主要呈负相

关，但只与Methylomirabilota具有显著性。紫云英单

作（A）、油菜单作（R）和间作（AR）3 种模式的结果

显示，油菜单作模式下分泌物与微生物的相关性与

整体结果差异最大；同时，紫云英单作和油菜单作模

式下单糖化合物与酸杆菌、绿弯菌均没有显著相关

性；而间作模式下单糖与酸杆菌、绿弯菌呈极显著正

相关。

*、**分别表示差异显著（P<0.05）和极显著（P<0.01）。*，**  indicate significant difference （P<0.05） and extremely significant difference. 
下同。The same as follows.

图3 不同处理下的土壤微生物群落丰度占比及其组间差异
Fig. 3 Abundance percentage of soil microbial community and its difference among 

groups under different treatments

图4 不同处理下土壤微生物的主成分分析

Fig. 4 Principal component analysis for soil microorgan⁃
ism under different treatments
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3　讨 论

本研究中，紫云英和油菜的根系分泌物主要包

括氨基酸、脂肪酸、单糖、羧酸、胺类、碱基、其他激素

和胺类或神经递质类化合物，其中含量最多的是氨

基酸、脂肪酸和单糖。通过 PCA 和 PLS-DA 分析发

现，紫云英和油菜的根系分泌物特征差异显著。单

作油菜中的单糖、神经递质类化合物含量均显著高

于单作紫云英。有研究表明，在根系分泌的化合物

中，释放量最大的是糖类、氨基酸和有机酸［27］，并且

根分泌物的量和组成会受到土壤结构、营养状况、植

物种类及其发育阶段等多种因素的影响［3-5］。另外，

紫云英和油菜释放的脂类和类脂分子可以用来表征

分泌物基本特征［26］。本研究中氨基酸、单糖和脂肪

酸的相对含量均较高，与前人的研究结果相似，也进

一步说明脂肪酸具有表征紫云英和油菜分泌物的重

要作用。而紫云英和油菜的根系分泌物特征差异较

大，主要有 2个原因：一是因为 2种作物种类不同，油

菜是十字花科油料作物，紫云英是豆科绿肥作物［21］；

其次，紫云英通过生物固氮增加了作物的氮源，改变

了土壤中的营养状况［21］。因此，植物种类不同和土

壤养分变化极有可能是导致了紫云英和油菜根系分

泌物差异显著的主要因素。

通过 PCA 分析发现，紫云英和油菜不同种植模

式下的土壤微生物群落结构差异较大，紫云英与油

菜间作的土壤微生物覆盖度指数显著高于紫云英单

作。研究表明，在生态系统中，植物多样性增加会直

接影响根系间的接触状况，间接提高根际土壤微生

物多样性［28］。本研究通过间作来增加作物多样性，

改变油菜和紫云英根系间的接触状况，从而提高了

土壤微生物覆盖度。另外，本研究中紫云英与油菜

间作模式下酸杆菌相对丰度显著高于紫云英单作，

间作模式的单糖化合物相对含量也显著高于紫云英

单作，并且单糖化合物与酸杆菌、绿弯菌等呈正相

关。酸杆菌是一种嗜酸有机营养细菌，含有许多与

固氮和碳循环相关的基因序列［29］，而单糖化合物作

为酸杆菌的基本碳源物质，会对酸杆菌的生命活动

产生重要影响。土壤微生物形体微小，结构较简单，

容易受到外界环境的影响。有研究指出，紫云英与

油菜间作会通过影响土壤环境因子（如土壤水分、

氮）来改变土壤微生物群落结构特征［30］。由于根系

分泌物是土壤微生物重要的碳源和能量物质来

源［31-32］，也是“植物-土壤-微生物”互作过程中的关

键枢纽［4］，会对根际土壤微生物产生选择塑造作

用［13-14］。因此，根系分泌物很可能是紫云英与油菜

间作改变土壤微生物群落结构的重要因素，单糖化

合物在这个过程中发挥了主要作用。

在本研究中，紫云英与油菜间作和紫云英单作

图中箱子的最上和最下2条横线分别是样本数据的最大值和最小值，箱体的上下限分别是数据的上四分位数和下四分位数，箱子中的横线

是中位数。The top and bottom horizontal lines of the box in the figure are the maximum and minimum values of the sample data respectively， 
the upper and lower limits of the box are the upper and lower quartiles of the data respectively， and the horizontal line in the box is the median.

图5 不同处理下土壤微生物的多样性分析

Fig. 5 Analysis of soil microbial diversity under different treatments
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的根系分泌物特征存在明显差异，间作同时也改变

了土壤的微生物群落结构组成，如间作下的单糖化

合物相对含量显著高于紫云英单作，间作中的土壤

微生物覆盖度和酸杆菌丰度均大于紫云英单作，并

且单糖与酸杆菌具有显著正相关关系。这些研究结

果部分补充了紫云英||油菜系统中关于根际微生物变

化机制研究的不足。在间作系统中，影响根际土壤

微生物群落的因素除了根系分泌物外，还有土壤微

环境。根系分泌物在“植物-土壤-微生物”互作过程

中扮演着重要角色，它既可以充当底物，也可以充当

信号分子。我们将进一步探究紫云英与油菜间作模

式下根系分泌物如何介导“作物-土壤-微生物”互作，

揭示间作系统中土壤微生物的变化机制。同时，了

解影响土壤微生物群落结构的主要因素，也便于今

后紫云英和油菜的种植管理，提高农业生产效益。
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Effects of root exudates on soil microorganisms under intercropping 
pattern of Chinese milkvetch and rapeseed 

LIU Zeqin, LIU Ning, LI Shujuan, HUANG Guoqin, ZHOU Quan

 Research Center of Ecological Sciences， Jiangxi Agricultural University/Ministry of Education 
Key Laboratory of Crop Physiology， Ecology and Genetic Breeding， Nanchang 330045， China

Abstract A pot experiment was designed to plant winter crops in the Science and Technology Park 
of Jiangxi Agricultural University from 2020 to 2021 to study the interaction mechanism between root exu‐
dates and the changes of soil microbial community under the intercropping pattern of Chinese milkvetch 
（Leguminous cruciferous） and rapeseed .The results showed that there were significant differences in the 
characteristics of root exudates under different planting patterns of Chinese milkvetch and rapeseed com‐
pared with the single cropping of Chinese milkvetch， intercropping significantly increased the content of 
monosaccharides and decreased the content of neurotransmitter compounds. Amino acids， monosaccha‐
rides， neurotransmitters， and other compounds were significantly correlated with soil microorganisms. 
Among them， monosaccharide compounds were significantly positively correlated with Acidobacteriota， 
Chloroflexi and other microorganisms. Neurotransmitter compounds were significantly positively correlated 
with Chloroflexota， Firmicutes， Gemmatimonadota， Myxococcota， Cyanobacteria and other microorgan‐
isms. The individual correlation results of the three models including the single cropping of Chinese 
milkvetch （A）， the single cropping of rapeseed （R）， and the intercropping of Chinese milkvetch and rape‐
seed oil （AR） showed that the difference in the correlation between root exudates and microorganisms and 
the overall result was the maximum under the single cropping of rapeseed.There was no significant correla‐
tion between monosaccharides and Acidobacterium and Chlorobacterium under A and R. Under AR， there 
was a significantly positive correlation between monosaccharides and Acidobacterium and Chlorobacterium. 
The relative abundance of Acidobacteriota communities under AR was significantly higher than that under 
A， and the index of microbial coverage was also significantly higher than that under A. It is indicated that 
root exudates are likely to be an important factor in changing the structure of soil microbial community in 
the intercropping of Chinese milkvetch and rapeseed， and monosaccharide compounds play a major role in 
this process.

Keywords planting patterns；intercropping；soil microorganisms；root exudates；rhizosphere microor‐
ganisms；microbial community    
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