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摘      要：【目的】  探明大豆不同部位处理对茶树土壤细菌和真菌的群落结构及多样性的影响。【方法】  采用

MiSeq高通量测序方法，分析 USB（种植大豆，移除大豆地上部枝叶、只保留根系于土壤中）、ASB（未种植大

豆，将 USB处理的大豆地上部割下覆盖到土壤表面）、WSB（种植大豆，保留大豆根系并将大豆上部割下就地覆

盖土壤表面）3种处理方式对茶树根际土壤细菌和真菌群落多样性、组间差异性和相关性。【结果】  相对 CK组，

ASB、USB和 WSB三组茶园土壤细菌的 OTU数量、ACE指数和 Chao1指数显著提高 (P＜0.05)；ASB和 WSB组中

真菌的 OTU数量显著提高，3组真菌的 ACE指数显著提高。Bray聚类和三元相位图表明，3组处理组土壤细菌和真

菌的群落结构相似性高；优势细菌为鞘鞍醇单胞菌属 (Sphingomonas,7.53%)，与 Bryobacter 菌属互为正相关性；而相

对于 CK，真菌群落相对丰度产生明显的差异，其中优势菌种阿尼菌属  (Arnium, 7.21%)只存在于 3个处理组，并与

青霉菌属 (Penicillium)呈现出负相关性；Condenascus 的相对丰度也明显提高。【结论】 大豆不同部位处理提高了茶

园土壤微生物群落多样性、增加有益微生物种类，其中WSB组中有益的微生物富集作用更为显著。
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Abstract: 【Objective】  Effects  of  different  treatments  of  soybean plants  on the microbial  community in  tea plantation soil

were  studied. 【Method】  MiSeq  high-throughput  sequencing  method  was  employed  to  analyze  the  differentiations  on  the

microbial structure and diversity in rhizosphere soils at tea plantations with or without soybeans plants grown on the land and

the  use  of  cut  plant  parts.  The  treatments  applied  for  the  study  were  USB (removing  aboveground  parts  of  planted  soybean

plants),  ASB (ground-mulching with cut plant parts from USB treatment), and WSB (covering soybean growing ground with

cut aboveground plant parts). 【Result】 The rhizosphere soil of the treatment fields had significantly higher OTU, ACE index,

and Chao1 index than that  of  no-treatment  CK (P＜0.05).  ASB or  WSB significantly  increased the  fungal  OTU,  while  all  3

treatments significantly raised the fungal ACE index. The Bray clustering and ternary phase plots on the 3 treatments showed a

similarity on soil  bacterial  and fungal structures that had Sphingomonas being the dominant bacteria at  7.53% and positively

correlated with Bryobacter.  The relative abundance of the fungal communities, on the other hand, significantly differed from

that  of  CK as the dominant  species Arnium at  7.21% found only in  the treatment  soils  which was negatively correlated with

Penicillium. In addition, the abundance of Condenascus increased significantly. 【Conclusion】 The various treatments on the

soybean  plants  at  the  tea  plantations  altered  the  soil  microbial  community.  They  increased  the  diversity  and  abundance  of

microbes, especially, WSB significantly enriched the microbial population in in the rhizosphere soil.

收稿日期：2022−06−14 初稿；2022−06−29 修改稿

作者简介：高水练（1979−），男，博士，副教授，研究方向：茶树营养与生理生态（E-mail：gaoshuilian@126.com）

* 通信作者：胡雲飞（1987−），男，硕士，助理研究员，研究方向：茶树栽培生理与生态研究（E-mail： huyunfei@fafu.edu.cn）

基金项目：福建省自然科学基金项目（2019J01664）；安溪县茶园土壤配方施肥与生态改良项目（KH210209A）；海南省五指山市生态科技特派员项

目（CZ2020068）；教育部产学合作协同育人项目（202102377005） 

福建农业学报 2022，37（10）：1354−1361 http://www.fjnyxb.cn

Fujian Journal of Agricultural Sciences doi: 10.19303/j.issn.1008-0384.2022.010.015

 

  



Key words: Soybean；tea plantation soil；community microbial structure；diversity；intergroup variability

 

 0    引言

【研究意义】茶树 [Camallia sinensis (L.) O. Kuntze]
是世界上最重要的经济树种之一，广泛种植在我国

热带和亚热带的酸性土壤中[1]。然而，茶树长期单一

栽培和管理不当，产量大幅下降，土壤退化，对土

壤微生物多样性和有益微生物产生负面影响 [2−4]。土

壤微生物是茶园土壤生态系统的重要组成部分和最

为活跃的生物因子，直接参与凋落物分解、养分循

环及吸收等土壤生态过程，对茶树的健康生长、茶

叶品质，以及维持土壤生态系统功能稳定具有重要

的影响[5−6]。套种大豆已成为茶园管理的一种重要复

合栽培技术，明确大豆不同部位处理对茶园土壤微

生物群落结构的影响，对改善茶园土壤微生物环境

具有指导意义。【前人研究进展】茶园套种大豆能

增加茶叶产量、改善茶叶品质，提高土壤 pH值，提

高土壤肥力，有效改善茶园小气候[7−9]；还可以丰富

土壤有益微生物群落 [10]。研究表明在茶园间作大

豆，土壤中真菌、细菌及放线菌的数量显著高于单

作茶园，微生物种群多样性更加丰富；根际土壤酸

性磷酸酶、脲酶和过氧化氢酶的活性也显著提高，

主要因为间作作物根系之间相互作用，使根系分泌

物增加，有机物分解和转化速度加快，从而改善茶

园土壤生态环境 [11]。【本研究切入点】套种大豆是

因为地上部枝叶腐解增加土壤有机质含量而丰富土

壤微生物，还是因为大豆地下部根瘤固氮菌释放而

改变土壤微生物群落结构，目前尚不明确；大豆不

同部位处理对茶园土壤微生物群落结构的影响鲜有

报道。课题组前期研究发现：大豆地上部位和整株

植物连续 3次处理酸化茶园土壤后，土壤 pH值显著

增加，土壤细菌的 ACE指数和 Chao1指数、真菌的

ACE指数显著增加 [12]，但是土壤中微生物的群落结

构变化尚不明确。【拟解决的关键问题】本研究利

用茶园土壤盆栽大豆，分别将大豆不同部位处理茶

园土壤，分析茶树土壤细菌和真菌群落组成和结构

差异，剖析大豆不同部位处理对茶园土壤微生物群

落结构的影响，进一步为茶园间作和可持续高产提

供微生物学依据。

 1    材料与方法

 1.1    试验材料

供试土样采自福建省安溪县参内乡岩前茶叶基

地连续种植 15年茶树的茶园土壤（E25°04 ′28.7 ″，

N118°15 ′27.4″，海拔 196 m），去除表面前茬物质

之后，在茶行间取 0～30 cm的茶树根际土壤，充分

混匀后，每个大塑料盆（27 cm×33 cm）中放入 18

kg土壤作为研究对象。参照《土壤农化分析》方

法 [13] 测定供试土壤性质：质地为红壤土，pH 4.36，

有机碳 1.16%，全氮 0.56 g·kg−1，全磷 0.27 g·kg−1，全

钾 5.8  g·kg−1，水解氮 167.47  mg·kg−1，速效磷 11.89

mg·kg−1，速效钾 140.5 mg·kg−1。供试大豆品种为华

夏一号，由福建农林大学根系生物学研究中心提供。

 1.2    试验设计

于 2017年 4月 1日、2017年 7月 1日、2018年

5月 7日在盆栽土壤连续 3次种植大豆，在大豆灌浆

初期，设置 3个处理：USB（种植大豆，移除大豆地

上部枝叶、只保留根系于土壤中）、ASB（未种植大

豆，将 USB处理的大豆地上部割下覆盖到土壤表

面）、WSB（种植大豆，保留大豆根系并将大豆上

部割下就地覆盖土壤表面），每个处理 6盆重复；

设置无种植大豆的空白对照（CK），3盆重复。前

2次种植时，所有试验样品均施用 42.5 g钙镁磷复合

肥作为基肥 (P2O5 含量 15%，CaO含量 45%，SiO2 含

量 20%， MgO含 量 12%， 其 他 含 量 8%)， 置 于

福建省安溪县福建农林大学安溪茶学院（E25°04′57″，

N118°13′40″，海拔 65 m）室外培养，每隔 5 d用自

来水浇灌 1次，于 2018年 12月 31日采集土壤样品，

去除表面的前茬物质，垂直采取 0~15 cm深的土壤，

每盆随机取 5个点混匀后，装入无菌密封塑料袋

中，贴上标签，立即带回实验室，用于提取土壤微

生物 DNA。

 1.3    土壤基因组MiSeq 测序和生物信息学分析

利用试剂盒提取基因组 DNA（Powersoil® DNA

isolation kit）。对 16S rDNA和真菌 ITS区进行测序，

由北京百迈客科技有限公司完成，使用 Illumina

（MiSeq）平台进行测序。在 0.97相似度下利用QIIME

(v1.8.0)软 件 将 其 聚 类 为 用 于 物 种 分 类 的 OTU

（Operational Taxonomic Units），统计各样品 OTU中

的丰度信息。并计算香农指数（Shannon index），Chao1

指数，谱系多样性和观察种数等多样性分析和群落

结构分析。

 1.4    数据处理

丰富度指数（Chao1、Ace）和 α-多样性指数

（Shannon、Simpson）的计算利用 Mothur 1.30.1软件

完成。通过 RDP Classifier鉴定 OTU代表性序列的微
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生物分类地位。不同处理的分类比较柱形图和盒型图

是根据QIIME（v1.8.0）软件计算的结果用R（v3.1.1）
软件绘制。采用 SSPS 17.0软件进行单因素方差分析。

 2    结果与分析

 2.1    不同处理后对茶园土壤微生物多样性分析

16S rDNA和 ITS序列测序分析不同的大豆处理

组与对照细菌和真菌样品稀释曲线均趋于平缓，表

明测序趋于饱和，测序数据量渐进合理，能够相对

真实地反映出土壤样品中细菌和真菌的群落组成，

取样基本合理。最终得到的序列长度集中细菌在

413～418 bp、真菌在 248～258 bp。在 97%的相似度

水平下，细菌聚类得到 986～1 248个 OTU、真菌得

到 171～241个 OUT，ASB、USB和 WSB等 3个处

理组细菌的 OTU数量显著高于 CK组，而 ASB和

WSB组中真菌的 OTU数量显著高于 CK组。对指示

群落多样性 4个指数：ACE、 Chao1、 Simpson和

Shannon指数进行组间差异性分析（表 1）。结果显

示，ASB、USB和 WSB等 3个处理组细菌和真菌的

ACE指数显著高于 CK组（P＜0.05）；同时，3个

处理组细菌的 Chao1指数显著高于 CK组，而真菌

的 Chao1指数无显著性差异。处理组与对照组的细

菌和真菌的 Simpson指数和 Shannon指数均无显著性

差异。
  

表 1    不同处理后茶园土壤微生物 Alpha 多样性指数

Table 1    Indices of alpha microbial diversities of tea plantation soils with different treatments on soybean plants

类别

Category
处理

Treatment
OTU数量

OTU counts
ACE指数

ACE index
Chao1指数

Chao1 index
辛普森多样性指数

Simpson index
香农多样性指数

Shannon index

细菌 Bacterium

CK 985.67±132.90 b 1 042.00±97.63 b 1 055.43±95.03 b 0.01±0.00 a 5.71±0.18 a

ASB 1 247.50±21.36 a 1 296.88±11.65 a 1 305.34±14.97 a 0.02±0.01 a 5.58±0.23 a

USB 1 178.50±47.18 a 1 231.65±39.31 a 1 242.85±39.17 a 0.11±0.10 a 5.02±0.66 a

WSB 1 233.67±22.00 a 1 322.35±14.42 a 1 326.90±14.39 a 0.02±0.00 a 5.50±0.12 a

真菌 Fungus

CK 170.67±32.52 c 185.41±40.11 b 176.25±35.13 a 0.07±0.04 a 3.61±0.43 a

ASB 221.33±14.94 ab 279.63±13.94 a 251.77±13.57 a 0.06±0.01 a 3.77±0.12 a

USB 180.83±10.70 bc 281.73±29.52 a 256.58±37.65 a 0.09±0.02 a 3.41±0.18 a

WSB 241.33±10.56 a 263.26±9.65 a 262.41±11.21 a 0.10±0.03 a 3.40±0.18 a

数据表示重复组的平均值±标准误差。不同字母表示组间差异显著（P ＜0.05）.

Data represent mean ± standard error of replicates. Different letters indicate significant difference between the treatments (P＜ 0.05).
 
 

通过对 Bray结果的聚类分析，可以观察样品的

聚集、离散程度，样品分布点越近，说明这些样品

中所含的物质组成和浓度越接近。结果显示（图 1），

观察样品的聚集、离散程度，其分布点越近，他们

所含的物质组成和浓度越接近。2个主成分（PC1 、

PC2）表明 4组的生物学重复之间具备较好的一致性

（图 1-A、B）；经过大豆不同部位处理后，茶园土

壤细菌和真菌的聚类具有相似之处，ASB、USB和

WSB都聚类在一起（图 1-C、D），反映茶园土壤细

菌和真菌菌群的相似性高。但是细菌和真菌具有差

异，其中细菌 ASB和 USB聚类在同一树蔟上，而真

菌是以 USB和 WSB聚类在一起，表明细菌和真菌对

于大豆处理后，茶园土壤细菌和真菌结构变化具有

一定差异。

 2.2    不同处理后对茶园土壤微生物物种组成分析

物种组成分析反映样品在不同分类学水平上的

群落结构，图 2分别展示目（order）水平和属（genus）

水平的微生物群落结构和分类比较结果。已鉴定出

细菌平均相对丰度大于 2.5%的有 9个目，分别为鞘

氨醇单胞菌目（Sphingomonadales，8.32%）、根瘤菌

目（Rhizobiales，7.06%）、拟杆菌目（Bacteroidales，

5.49%）、酸杆菌目（Acidobacteriales， 5.32%）、蓝

藻 目 （Cyanobacteriales， 4.62%）、 伯 克 氏 菌 目

（Burkholderiales， 3.98%）、 纤 线 杆 菌 目

（Ktedonobacterales， 3.77%）、 噬 几 丁 质 菌 目

（Chitinophagales，3.77%）和弗兰克氏菌目（Frankiales，

2.59%）等（图 2-A）。在属水平上相对丰度大于 1.5%

的有 5个属，其中鞘鞍醇单胞菌属（Sphingomonas，

7.53%）相对含量最多、其次是拟杆菌属（Bacteroides，

4.30%）、 热 酸 菌 属 （Acidothermus， 1.94%）、

Bryobacter（1.76%）和  Acidibacter（1.60%）(图 2-B)。

大豆不同部位处理后的茶园土样中细菌菌群群落结

构较为相似；但是其细菌的相对丰度有明显的差

异，其中 USB组中蓝藻目（Cyanobacteriales）相对
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丰 度 为 15.65%、 而 WSB组 中 鞘 氨 醇 单 胞 菌 目

（Sphingomonadales）相对丰度为 15.69%，明显高于

其他三组。

已鉴定出真菌平均相对丰度大于 2.5%的有 8个目，

分别为粪壳菌目（Sordariales，31.06%）、肉座菌目

（Hypocreales，9.87%）、刺盾炱目（Chaetothyriales，
6.74%）、 散 子 囊 菌 目 （Eurotiales， 4.67%）、

Cladosporiales（4.27%）、伞菌目（Agaricales，4.09%）、

被 孢 霉 目 （Mortierellales， 3.33%）和   假 球 壳 目

（Pleosporales，3.22%）（图 2-C）。在属水平上相对

丰度大于 4.0%的有 6个属，其中阿尼菌属 （Arnium,
7.21%）相对含量最多、其次是 Arcopilus（6.58%）、

镰 刀 菌 属 （Fusarium， 5.15%）、 Condenascus
（4.61%）、枝孢属（Cladosporium， 4.27%）、和腐

质霉属  （Humicola，4.04%） (图 2-D)。大豆不同部

位处理后的茶园土样中真菌群落相对丰度产生明显

的差异，其中阿尼菌属  （Arnium）只存在于 ASB、

USB和 WSB组，CK处理组未发现该真菌；同时，

Condenascus 的相对丰度在 ASB、USB和 WSB组明

显提高。

 2.3    不同处理后组间菌种差异分析

在 ASB、USB和 WSB三组茶园土壤中鉴定出细

菌 5个门、真菌 4个门，在不同处理组织间微生物

具 备 差 异 性 。 其 中 细 菌 主 要 集 中 在 变 形 菌 门

（Protcobacteria）、放线菌门（Actinobacteriota）、酸

杆菌门  （Acidobacteriota）、拟杆菌门 (Bacteroidota)

和绿弯菌门（Chloroflexi）；根据三元相位图显示各

个门水平下的细菌分布比较集中，主要分布在三元相

位图的中间区域（图 3-A），表明经 3个大豆处理组

处理后，对茶园土壤中细菌结构和相对丰度影响不大。

同时，真菌主要集中在被孢霉门 (Mortierellomycota)、

壶 菌 门 （Chytridiomycota）、 担 子 菌 门

（Basidiomycota）和子囊菌门（Ascomycota），且子
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A、C：组间的细菌聚类；B、D: 组间的真菌聚类

A、C: bacterial clustering between groups; B、D: fungal clustering between groups.

图 1    基于 Bray Curtis 算法的处理组聚类分析

Fig. 1    Cluster analysis by Bray Curtis distance of 4 soil samples
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A、B：组间的细菌群落结构；C、D: 组间的真菌群落结构

A、B :community bacterial structures of groups; C、D:community fungal structures of groups.

图 2    不同处理后对茶园土壤微生物的群落分布

Fig. 2    Community microbial distribution in tea plantation soil with different treatments on soybean plants
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①A：组间的细菌菌种差异；B: 组间的真菌菌种差异；②三角形的 3个角分别代表 3个样品，3个样品分别用 3个颜色表示，三条边用于

度量相应颜色的样品的物种丰度，三角图中的圆圈代表某一门水平下包含的所有种水平的物种分类，圆圈大小代表物种的平均相对丰度。

①A: different bacterial strains among groups; B: different fungal strains among groups; ②3 corners in a triangle represent 3 different samples in different

colors, and 3 sides signify species abundance in samples of corresponding color. Circle inside a triangle represents species classification of all species at a
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图 3    3 个不同处理的 OTU 和门水平微生物分布的三元图

Fig. 3    Ternary plot of OTU and phylum-level microbial distribution in soils under treatments
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囊菌门（Ascomycota）相对丰度明显高于其他菌种；

同时，根据三元相位图显示各个门水平下的真菌分

布比较分散，各组之间的各类门水平下的真菌群落

结构差异性较大（图 3-B）。

 2.4    不同处理后土壤微生物菌种相关性分析

为展示不同微生物菌种之间的相关性，利用

python分别构建了细菌和真菌的相关性最高的前

50个属。细菌筛选出 44个菌属具有一定的相关性，

其中优势菌种的鞘鞍醇单胞菌属（Sphingomonas）作

为相对丰度最高的菌种，其与 Bryobacter 菌属互为唯

一的正相关性（图 4-A）。同时，真菌筛选出 49个

菌属具有一定的相关性，其中优势菌种阿尼菌属

（Arnium）与青霉菌属（Penicillium）和 unclassified_
Saccharomycetales 呈现出负相关性（图 4-B）。
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14: 毛壳菌属 Chaetomium

15: Dimorphiseta

16: 未分类的丛赤壳科 unclassified_Nectriaceae

17: Chaetopreussia
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A：细菌属水平相关性；B: 真菌属水平相关性；圆圈代表物种，圆圈大小代表物种平均丰度大小；线条代表两物种间相关，线的粗细代

表相关性的强弱；线的颜色：橙色代表正相关，绿色代表负相关。

A: among bacteria;  B:  among fungi；Circle  represents  species  and  its  size  average  abundance;  line,  correlation  between  two species  and  its  thickness

strength of correlation; orange-colored line, positive correlation; and green-colored line, negative correlation.

图 4    不同处理后对微生物的属水平相关性分析

Fig. 4    Correlation among microbes in soil at genus level after treatments.
 

 3    讨论与结论

土壤微生物在农业生态系统中发挥着至关重要

的作用，在土壤营养元素循环、有机物质的形成和

分解、土壤肥力的保持和提高、植物的生长发育和

作物病虫害防治等方面扮演着非常重要的角色[14−15]。

利用 Illumina MiSeq检测微生物核酸碱基序列，分析

土壤微生物 OTU数量、多样性指数、均匀度指数、

丰富度指数和优势度等常用来反映微生物群落的多

样性，可以揭示土壤微生物种类和功能的差异 [16]。

在本研究中，不同大豆处理组显著提高了茶园土壤

细菌的 OTU数量、ACE指数和 Chao1指数，分别提
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高了 20%～26%、18%～27%、18%～26%；而 ASB
和 WSB组中真菌的 OTU数量和 ACE指数显著提

高，分别提高了 30%～41%、42%～51%。同时，不

同大豆部位处理组中土壤细菌和真菌的群落结构相

似性高；但对真菌的群落相对丰度影响较大，其中

子囊菌门、担子菌门、被孢霉门和壶菌门相对丰度

差异明显。研究表明大豆间作可以增加土壤中的腐

殖质，提高土壤有机质含量 [17−18]，改善土壤质量和

结构，为土壤提供丰富的碳源 [19]，促进土壤微生物

的大量繁殖，从而增加土壤微生物群落多样性、优

势度及其丰富度[20]。

合理的间套作可以增加土壤细菌、放线菌等微

生物数量，提高土壤微生物群落多样性和功能多样

性，改善微生物群落结构茶园间作植物，如大豆、

花生和板栗等，其有利于改善茶园土壤养分、茶叶

品质和土壤微生态环境 [21−22]；特别是土壤细菌和真

菌参与土壤有机质分解、营养元素形态转换以及病

害防治等重要环节 [23]。本研究表明，茶园土壤中有

鞘氨醇单胞菌目（Sphingomonadales）、根瘤菌目

（Rhizobiales）、拟杆菌目（Bacteroidales）等 9个优

势的细菌菌目类；粪壳菌目（Sordariales）、肉座菌

目（Hypocreales）等 8个真菌菌目类，大豆不同部位

处理后没有显著改变茶园土壤微生物优势菌目类，

这与前人研究结果相似 [24−25]。茶园土壤种的优势细

菌菌种为鞘鞍醇单胞菌属（Sphingomonas），有促进

植物生长、降解有机质以及修复植物重金属污染的

作用 [26−27]；其在大豆处理后相对含量均提高，且在

WSB组中相对丰度为 15.69%，是对照组 CK相对丰

度的 3.63倍。同时，粪壳菌目、肉座菌目为各组土

壤真菌优势菌目，其中在 WSB处理组种粪壳菌目总

菌群 41.14%，显著高于 CK组的 20.90%；已有研究

表明粪壳菌目、肉座菌目同时也具有降解腐烂有机

质，降解纤维素的作用[28]。

本研究发现优势真菌阿尼菌属  （Arnium）只存

在于大豆不同部位处理组中，在未经大豆处理的土

壤中没有发现该真菌属。已有研究表明，阿尼菌属

参与了水稻根系同化土壤中外源碳源作用 [29]，因

此，通过大豆不同部位处理后，可以显著提高茶园

土壤中促进土壤碳代谢有关的微生物富集，从而提

高茶树土壤有机质含量。同时，对茶园土壤具有耐

酸、提高茶树抗病性的镰刀菌属和青霉菌属在大豆

处理后也具有较高的相对丰度 [30−32]。然而发现阿尼

菌属与青霉菌属呈现负相关性，这可能是由于施用

大豆处理后，促进了以阿尼菌属为主的碳同化真菌

的活性，从而抑制了青霉菌属真菌活性，已有研究

利用13C稳定同位素标记试验证实了施用生物碳促进

了关键物真菌菌种（如青霉属）与其他微生物之间

的竞争作用，导致负激发效应研究具有相似之处[33]。

由此可见，大豆不同部位处理改变了茶园土壤微生

物优势群落结构，同时微生物群落结构的改变进一

步提高了土壤的外源碳同化效应。

综上所述，  种植大豆，移除大豆地上部枝叶、

只保留根系于土壤中（USB）；未种植大豆，将 USB
处理的大豆地上部割下覆盖到土壤表面（ASB）；种

植大豆，保留大豆根系并将大豆上部割下就地覆盖

土壤表面（WSB）处理方式对茶园土壤微生物群落

结构影响不显著；3种大豆处理方式均可以显著提高

土壤微生物群落多样性、丰富度，并提高茶园土壤

中具有加速降解有机质、促进土壤碳代谢的微生物

富集，特别是种植大豆，保留大豆根系并将大豆上

部割下就地覆盖土壤表面（WSB）处理微生物富集

作用更为显著，从而进一步提高茶树土壤有机质含量。
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