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连作对大豆根际可培养微生物及土壤

理 化 性 状 的 影 响

于　寒，吴春胜，王振民，陈喜凤，谷　岩
（吉林农业大学 农学院，吉林 长春 １３０１１８）

摘要：【目的】探讨大豆重迎茬对根际可培养微生物及土壤理化性状的影响．【方法】以正茬和重迎茬大豆根际土壤
为研究对象，在不同生育时期取根际土进行土壤微生物区系、微生物生理类群和土壤理化性状等指标的测定．【结
果和结论】大豆重迎茬对土壤可培养微生物及微生物生理类群有较大影响．重迎茬使大豆全生育期细菌、放线菌、
氨化细菌、硝化细菌、好气性自生固氮菌和纤维素分解菌总量减少，真菌数量显著增加．各处理土壤平均碱解氮和
速效钾含量顺序为：正茬＞迎茬＞重茬１年＞重茬２年＞重茬３年；而土壤速效磷含量为正茬＞迎茬＞重茬１年＞
重茬３年＞重茬２年．轮作正茬大豆土壤团聚体的平均质量直径（ＭＭＤ）和几何平均直径（ＧＭＤ）均高于迎茬和重
茬各处理，其中以ＧＭＤ差异更显著．
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　　大豆是我国乃至世界的主要作物之一，连作导
致大豆产量降低甚至绝产［１３］．因此，探讨连作导致
大豆减产的因素，对于解决大豆的连作障碍有重要

意义．关于大豆连作障碍的研究以大豆和土壤之间
的微生态学研究较为热门．许多专家和学者分别从
土壤养分［４］、土壤酶活性［５］、土壤微生物区系［６１１］、

根部病虫害［１２］、作物根系分泌及残根腐解的有害化

感物质累积［１３］、土壤微生物群落功能多样性［１４］等方

面对大豆根际土壤微环境做了详尽的研究，均说明

大豆连作障碍是大豆和土壤微生态系统中多种因子

综合作用的结果［１５］．大豆连作使根区土壤微生物群
落功能多样性发生改变、细菌和有益真菌数量减少、

有害真菌数量（如镰刀菌和青霉菌）和病虫害增加

等．谷岩等［１６］在前期试验中利用磷酸脂肪酸图谱

ＰＬＦＡ方法也表明，大豆连作后土壤微生物群落结构
及土壤酶活性均发生改变．但目前对于连作大豆根
区土壤微生物生理类群及土壤理化性质的综合影响

仍然缺乏系统研究．
土壤微生物生理类群在土壤微生态中发挥着重

要的作用，直接参与土壤中 Ｃ、Ｎ等营养元素循环和
能量流动，其数量和活性关系到土壤肥力的高低及

土壤生态系统的维持和改善［１７１８］．土壤中物质的分
解、吸收和转化都是靠土壤微生物各专一性的生理

类群完成的［１９］，土壤微生物生理类群群落结构与作

物种植模式、施肥制度等因素密切相关［２０２１］．本文研
究了连作大豆不同生育时期土壤微生物、微生物生

理类群和土壤理化性状的动态变化，试图探明连作

对大豆根区微生态环境的影响，评价连作大豆土壤

质量演变规律，为大豆可持续发展提供科学的理论

依据．

１　材料与方法
１．１　材料和试验设计

大豆品种为欧科豆 ２５号，来自于吉林农业大
学．试验地点位于吉林农业大学作物研究中心试验
站．土壤为典型黑土．不同处理分别为：正茬（玉米 －
玉米－玉米 －大豆）、大豆迎茬（大豆 －玉米 －大
豆）、重茬１年、重茬２年和重茬３年处理．每处理小
区行长２０ｍ，共２０行，行距０６５ｍ，小区面积为２６０
ｍ２．２０１１年４月２６日播种，条播，种植密度为２０万
株·ｈｍ－２．施肥量：磷酸二铵４００ｋｇ·ｈｍ－２，氯化钾
５０ｋｇ·ｈｍ－２．１０月３日统一收获．

分别于４月２６日、６月１日（苗期）、６月２０日
（分枝期）、７月１０日（开花期）、７月３０日（结荚盛
期）、８月２０日（鼓粒期）、９月１０日（初熟期）、９月

３０日（完熟期）取土样．按照五点法选取长势均匀一
致的植株，轻轻抖动根系，从根系上脱落的土壤颗粒

为非根际土，紧密附着于根未脱落的土壤为根际

土［２２］，将土壤混匀后放于灭菌袋中，分别用于土壤微

生物区系、微生物生理类群和土壤理化性状的测定；

成熟期对土壤进行湿筛分离，分组测定土壤团聚体．
１．２　测定项目与方法
１．２．１　土壤微生物区系和生理类群的测定　采用
稀释平板计数法，６次重复．利用牛肉膏蛋白胨、马丁
氏孟加拉红培养基和淀粉琼脂（改良高氏１号）培养
基分别进行大豆根区土壤中细菌、真菌和放线菌的

分离和计数，培养温度（２８±２）℃，细菌在培养后的
第２４小时计数；真菌在培养后的第３天计数；放线
菌则在第７天计数．微生物数量以１ｇ干土中的菌落
数表示，菌落数 ＝同一个稀释度６次重复的菌落平
均数×１０×稀释倍数．

微生物主要生理类群氨化细菌、硝化细菌、好气

性固氮菌和好气性纤维素分解菌数量分析采用稀释

平板法；氨化细菌采用牛肉膏蛋白胨培养基；硝化细

菌采用改良斯蒂芬逊（Ｓｔｅｐｈｅｎｓｏｎ）培养基；好气性纤
维素分解菌采用赫奇逊氏（Ｈｕｔｃｈｉｎｓｏｎ）培养基；好气
性自生固氮菌采用改良阿须贝氏（Ａｓｈｂｙ）无氮琼脂
培养基．接种后置于２８℃恒温箱内培养．以上所有
指标测定方法均参照《土壤微生物研究法》［２２］和《土

壤微生物生态学及其实验技术》［２３］．
１．２．２　土壤理化性状的测定　土壤基本理化性状
测定参照鲁如坤［２４］的《土壤农业化学分析方法》．土
壤有机质采用Ｋ２Ｃｒ２Ｏ７－Ｈ２ＳＯ４消煮、ＦｅＳＯ４容量法测
定；土壤碱解氮采用碱解扩散法测定；速效磷用 Ｏｌｓ
ｅｎ法测定；速效钾用中性 ＮＨ４Ａｃ浸提、火焰光度法
测定．

土壤团聚体分组参照Ｓｉｘ等［２５］的方法略作修改，将

土壤样品按粒径（Ｒ）分离成Ｒ＞２０００ｍｍ、０２５０ｍｍ＜
Ｒ≤２０００ｍｍ、００５３ｍｍ＜Ｒ≤０２５０ｍｍ和 Ｒ≤００５３
ｍｍ４个粒级的团聚体．土壤团聚体稳定性用平均质量
直径（ＭＷＤ）和几何平均直径（ＧＭＤ）来衡量，计算公式
如下：

ＭＷＤ＝∑
ｎ

ｉ＝１
（珔ＸｉＷｉ），

ＧＭＤ＝ｅｘｐ
∑
ｎ

ｉ＝１
（Ｗｉｌｎ珔Ｘｉ）

∑
ｎ

ｉ＝１
Ｗ









ｉ

，

式中：珔Ｘｉ为团聚体第 ｉ个组分占土样总质量的比例；
Ｗｉ为团聚体第ｉ个组分的平均直径；ｎ为每一级别团
聚体数量．

９２　第２期 　　　　　于　寒，等：连作对大豆根际可培养微生物及土壤理化性状的影响 　　　



１．３　数据分析
试验数据采用 Ｅｘｃｅｌ２００３和 ＳＰＳＳ１３０进行处

理，用Ｄｕｎｃａｎ’ｓ法进行多重比较．

２　结果与分析
２１　连作对大豆根际微生物区系的影响

从图１Ａ可以看出：轮作正茬大豆根际细菌数量
整个生育时期呈现“Ｓ”型曲线，在大豆生育初期（苗

期至开花初期），土壤细菌数量缓慢增长且数量较

低，与其他处理无显著差异．从７月３０日开始，细菌
数量显著增加，直至成熟期达到最高点；而其他４个
处理大豆根际土壤细菌含量均呈现“升高 －降低 －
再升高”的趋势，在７月３０日达到第１个高峰点，此
后略有下降，成熟期继续增加．在整个生育时期，各
处理细菌总量顺序为：正茬 ＞迎茬 ＞重茬３年 ＞重
茬２年＞重茬１年．

图１　连作对大豆根际土壤微生物数量的影响
Ｆｉｇ．１　Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓｏｆｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓｃｒｏｐｐｉｎｇｏｎｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓｉｎｔｈｅｒｈｉｓｐｈｅｒｅｓｏｉｌｏｆｓｏｙｂｅａｎ
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　　大豆根际放线菌数量在生育初期处理间无显著
差异，７月３０日轮作正茬和重茬３年放线菌数量达
到最高点，显著高于其他处理，在８月２０日有所降
低，但成熟期数量又显著增加．而迎茬、重茬１年和
重茬２年大豆根际放线菌数量在８月２０日达到峰
值，此后迅速降低．在成熟期，正茬大豆根际土壤放
线菌数量比迎茬、重茬１年、重茬２年和重茬３年分
别增加２６５％、３０２％、３５４％和８２４％（图１Ｂ）．
　　根际土壤真菌数量在全生育时期内呈现“Ｍ”型
曲线，高峰分别在苗期和鼓粒期，在这２个时期，土壤
真菌数量以重茬３年和迎茬处理最高，显著高于其他
处理．此期重茬３年比迎茬处理土壤真菌数量增加
７５％，比其他３个处理平均数量增加３６５％．整个生
育时期内，重茬１年、重茬２年和轮作正茬３个处理大

豆根际土壤真菌数量无显著差异（图１Ｃ）．
２．２　连作对大豆根际土壤微生物主要生理类群的

影响

　　土壤中物质的分解、吸收和转化均由土壤微生
物各专一性的生理类群完成，其数量和活性直接关

系到土壤肥力的高低．从表１可以看出，在分析的几
类有益细菌生理类群中，氨化细菌数量最多，好气性

自生固氮菌次之，好气性纤维素分解菌含量最少．在
整个大豆生长过程中，好气性纤维素分解菌数量在７
月１０日初花期达最大值，其他各生理菌群数量均在
结荚期出现高峰，氨化细菌和硝化细菌数量处理间

顺序均为：正茬 ＞迎茬 ＞重茬１年 ＞重茬３年 ＞重
茬２年；好气性自生固氮菌和好气性纤维素分解菌：
正茬＞迎茬＞重茬１年＞重茬２年＞重茬３年．

表１　连作对大豆根际土壤微生物主要生理类群的影响１）

Ｔａｂ．１　Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓｏｆｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓｃｒｏｐｐｉｎｇｓｏｙｂｅａｎｏｎｔｈｅｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌｇｒｏｕｐｓ １０３·ｇ－１

微生物生理类群 处理 ０６０１ ０６２０ ０７１０ ０７３０ ０８２０ ０９１０ ０９３０

氨化细菌 正茬 ５６４．００ａ ６２８．００ａ ７３８．００ａ ７９５．００ａ ７０２．００ａ ６８８．００ａ ７４５．００ａ

迎茬 ４８６．００ｂ ５９７．００ａ ６２８．００ｂ ７２５．００ａ ７１５．００ａ ６６４．００ａ ７１１．００ａ

重茬１年 ３２４．００ｃ ５０２．００ｂ ５３１．００ｃ ６４１．００ｂ ６２３．００ｃ ５３８．００ｂ ７０４．００ａ

重茬２年 ２０４．００ｄ ２５６．００ｃ ２９８．００ｄ ４８６．００ｃ ４２９．００ｄ ４１１．００ｃ ６３８．００ａｂ

重茬３年 ２６５．００ｃｄ ４５５．００ｂ ５１４．００ｃ ６１０．００ｂ ５９１．００ｂ ５４６．０ｂ ５７６．００ｂ

好气性自生固氮菌 正茬 ５０４．００ａ ５２６．００ａ ６６８．００ａ ７８４．００ａ ６４３．００ａ ５９１．００ａ ５３４．００ａ

迎茬 ５１４．００ａ ５３４．００ａ ６４２．００ａ ７７５．００ａ ６３１．００ａ ５８４．００ａ ５５６．００ａ

重茬１年 ４３４．００ｂ ５０３．００ａ ６１３．００ａ ６６４．００ｂ ６１３．００ａ ５５１．００ａ ５０８．００ａ

重茬２年 ２３５．００ｃ ２８８．００ｂ ３０５．００ｂ ４３９．００ｃ ３２５．００ｂ ３３４．００ｂ ３３８．００ｂ

重茬３年 ２１８．００ｃ ２６６．００ｂ ２０１．００ｃ ２９６．００ｄ １７６．００ｃ １６５．００ｃ １８９．００ｃ

好气性纤维素分解菌 正茬 １．１５ａ １．５６ａ ２．４９ａ １．７５ａ １．６４ａ １．４３ａ １．２１ａ

迎茬 ０．９９ｂ １．２１ｂ １．８８ｂ １．７６ａ １．５２ａｂ １．５２ａ １．０４ａ

重茬１年 ０．９１ｂ １．１８ｂ １．９２ｂ １．６９ａ １．６８ａ １．４３ａ １．１５ａ

重茬２年 ０．８１ｂ ０．８９ｃ １．５２ｃ １．５７ａ １．３８ｂ １．２９ａ １．０４ａ

重茬３年 ０．５７ｃ ０．６８ｄ １．０８ｄ ０．７５ｂ ０．６４ｃ ０．５８ｂ ０．６１ｂ

硝化细菌 正茬 ５８．６０ａ ６１．５０ａ ６４．８０ａ ７８．６０ａ ７１．５０ａ ６４．２０ａ ５４．００ａ

迎茬 ４４．８０ｂ ４５．８０ｂ ６０．６０ａ ６３．１０ｂ ５４．２０ｃ ５１．００ｂ ４９．２０ａ

重茬１年 ４５．１０ｂ ４３．９０ｂ ５２．４０ｂ ６１．８０ｂ ６２．９０ｂ ５７．４０ａｂ ５１．６０ａ

重茬２年 ２７．４０ｃ ２９．６０ｃ ３１．８０ｃ ４７．６０ｃ ４４．３０ｄ ４１．６０ｃ ４０．７０ｂ

重茬３年 ３０．３０ｃ ３５．８０ｃ ５０．１０ｂ ５２．８０ｃ ４６．４０ｄ ４２．８０ｃ ４１．００ｂ

　１）相同微生物生理类群同列数据后凡是有一个相同小写字母者，表示处理间差异不显著（Ｐ＞００５，Ｄｕｎｃａｎｓ法）．

２．３　连作对大豆根际土壤养分的影响
大豆连作对土壤理化性状的影响见表２．正茬和

迎茬处理土壤碱解氮在６月２０日大豆分枝期呈现
低谷后逐渐升高，在７月３０日结荚期达到最大值，

而后下降．重茬处理只有１个高峰，出现时间不同．
重茬３年最大值出现在８月２０日鼓粒期，而重茬１
年和２年处理土壤碱解氮在结荚期达最大．处理间
碱解氮为：正茬 ＞迎茬 ＞重茬１年 ＞重茬２年 ＞重
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茬３年．在７月３０日结荚期，正茬处理土壤碱解氮比
迎茬、重茬１年、重茬２年和重茬３年处理分别增加
１０７％、１７９％、３１５％和４８１％．

整个生长过程中，土壤速效磷含量为：正茬、迎

茬（二者无显著差异）＞重茬１年 ＞重茬３年 ＞重
茬２年．在７月３０日鼓粒期，正茬处理土壤速效磷含

量比迎茬、重茬１年、重茬２年、重茬３年处理分别增
加７０６％、２５６２％、７６１８％和４７１６％．而各处理大豆
根际土壤速效钾含量在大豆生育期内，呈现“升高 －
降低－升高”的变化趋势，分别在７月１０日初花期
和９月３０日达到两个极点，土壤速效钾含量以正茬
最高，重茬３年最低．

表２　连作对大豆根际土壤养分的影响
Ｔａｂ．２　Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓｏｆｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓｃｒｏｐｐｉｎｇｓｏｙｂｅａｎｏｎｔｈｅｓｏｉｌｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｗ／（ｍｇ·ｋｇ－１）

土壤养分 处理 ０６０１ ０６２０ ０７１０ ０７３０ ０８２０ ０９１０ ０９３０

碱解氮 正茬 １５８．２８ａ １４９．４２ａ １８６．１９ａ ２１０．６９ａ １８０．４２ａ １７３．４５ａ １４９．６８ａ

迎茬 １４５．６９ｂ １４２．３６ａ １６７．０９ｂ １９０．２９ｂ １７１．４８ｂ １６８．３４ａ １３０．１７ｂ

重茬１年 １３０．８１ｃ １３９．６５ａ １７２．５４ｂ １７８．６２ｃ １７２．２２ｂ １５４．６８ｂ １３６．８０ｂ

重茬２年 １２１．４３ｃ １２５．９７ｂ １３９．４３ｃ １６０．２７ｄ １６０．６６ｃ １５２．３６ｂｃ １１８．７８ｃ

重茬３年 １０５．７７ｄ １１２．６８ｃ １３８．４５ｃ １４２．２８ｅ １５４．５７ｃ １４３．５９ｃ １２８．６４ｂ

速效磷 正茬 １８．４５ｂ １８．３４ａ １８．０２ａ １７．６１ａ １５．２７ａ １６．３５ａ １７．７４ａ

迎茬 ２１．５４ａ １９．６７ａ １８．１０ａ １６．４４ａ １５．０１ａ １５．２８ａ １６．５２ａ

重茬１年 １７．８５ｂｃ １６．２２ｂ １５．３４ｂ １４．０１ｂ １４．３５ａ １５．４２ａ １６．６１ａ

重茬２年 １４．６６ｄ １３．０３ｃ １１．６９ｃ １０．０９ｃ １１．８３ｂ １０．９４ｂ １０．２７ｃ

重茬３年 １６．４３ｃｄ １４．２６ｂｃ １３．４９ｂｃ １１．９６ｃ １２．５１ａｂ １２．３８ｂ １３．８８ｂ

速效钾 正茬 １２９．９９ａ １３３．５８ａ １４６．３２ａ １４３．２３ａ １３３．９２ａ １３９．４８ａ １４３．３５ａ

迎茬 １３０．５６ａ １３２．５８ａ １３２．２２ａｂ １２４．５６ｂ １２４．２４ｂｃ １２５．６４ａｂ １２７．７４ａｂ

重茬１年 １１６．８３ａｂ １２１．０９ａｂ １２４．３１ｂｃ １１６．０８ｂｃ １１０．７５ｃ １１６．５７ｂ １１９．６８ｂｃ

重茬２年 １１１．６２ｂｃ １１３．４６ｂ １２１．３４ｂｃ １２０．７９ｂｃ １０９．６４ｃ １１０．５６ｂｃ １０９．７２ｃｄ

重茬３年 １００．９４ｂｃ １０８．１７ｂ １１０．３６ｃ １０６．２７ｃ ９０．６５ｄ ９３．５４ｃ ９６．２５ｄ

　１）相同土壤养分同列数据后凡是有一个相同小写字母者，表示处理间差异不显著（Ｐ＞００５，Ｄｕｎｃａｎｓ法）．

２．４　连作对大豆土壤团聚体分布和分形特征的影响

　　土壤经过湿筛分组后，稳定性高的团聚体在水
的保护下，不容易分解，而稳定性较低的团聚体则很

容易解体为粒径更小的团聚体．水稳性团聚体对保
持土壤结构的稳定性有重要的贡献［２６］．各处理以
００５３ｍｍ＜Ｒ≤０２５０ｍｍ的土壤微团聚体占土壤总
干质量的比重最高，以 Ｒ＞２０００ｍｍ的土壤大团聚
体最低．在００５３ｍｍ＜Ｒ≤０２５０ｍｍ的土壤微团聚
体中，重茬３年处理最高，正茬处理最低；而在 Ｒ≤
００５３ｍｍ的土样中，则呈现相反变化（图２）．
　　土壤团聚体是具有分形特征的系统［２６］．土壤团
聚体的平均质量直径和几何平均直径是各粒径土壤

团聚体含量的综合反映．从图３可以看出，土壤团聚
体的几何平均直径各处理间差异更大，正茬＞重茬１
年、迎茬（二者无显著差异）＞重茬２年＞重茬３年；

正茬、迎茬和重茬１年的土壤团聚体平均质量直径
无显著差异，均显著高于重茬２年和３年．

相同团聚体粒径范围不同柱子上凡是有一个相同小写字母者，表示

差异不显著（Ｐ＞００５，Ｄｕｎｃａｎｓ法）．

图２　连作对大豆土壤团聚体分布的影响
Ｆｉｇ．２　Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓｏｆｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓｃｒｏｐｐｉｎｇｓｏｙｂｅａｎｏｎｔｈｅｓｏｉｌａｇ

ｇｒｅｇａｔｅｓｓｉｚｅ
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每图中，柱子上凡是有一个相同小写字母者，表示差异不显著（Ｐ＞００５，Ｄｕｎｃａｎｓ法）．

图３　连作对大豆土壤团聚体平均质量直径和几何平均直径的影响．
Ｆｉｇ．３　Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓｏｆｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓｃｒｏｐｐｉｎｇｓｏｙｂｅａｎｏｎｍｅａｎｍａｓｓｄｉａｍｅｔｅｒａｎｄｇｅｏｍｅｔｒｉｃｍｅａｎｄｉａｍｅｔｅｒｏｆｔｈｅｓｏｉｌ

３　讨论与结论
土壤微生物是土壤活的有机体．大豆重、迎茬使

其全生育时期细菌和放线菌总量减少，真菌总量增

加，连作年限及迎茬处理之间变化无规律．微生物生
理类群在土壤微生态中发挥着重要的作用，在物质

转化中具有特定的功能［１７］．氨化细菌、硝化细菌、好
气性自生固氮菌和纤维素分解菌都是参与土壤氮素

循环的有益微生物生理群．有研究表明，连作土壤中
根际微生物比较单一，多样性较差，连作区内细菌生

理菌群数量相对较少［２７］．随着连作年限的增加，各有
益细菌生理类群的数量逐渐减少［２８］．在本试验中，重
迎茬使４种微生物生理类群总量均减少，但处理间变
化并不一致．其中，好气性自生固氮菌和纤维素分解菌
顺序为：正茬＞迎茬＞重茬１年＞重茬２年＞重茬３
年；而硝化细菌和氨化细菌则为轮作正茬 ＞迎茬、重
茬１年＞重茬３年 ＞重茬２年．刘亚锋等［２９］对连作

黄瓜和孙艳艳等［３０］对连作番茄的研究中发现，连作

２年的土壤中自生固氮菌和纤维素分解菌数量上升，
第３年有所下降．而刘素慧等［１７］对连作大蒜的研究

表明，短期连作（５～１０年）对土壤中氨化细菌和硝
化细菌等具有促进作用，长期连作（１５～２０年）有一
定的抑制作用．因此，根际微生物主要生理类群数量
变化规律并不一致，与作物种类、不同连作年限、作

物根际分泌物、腐解物的种类和数量均密切相关．
大豆连作障碍很大程度上是由于连作改变了土

壤微生物环境，进而改变土壤理化性状．连作大豆秸
秆腐解物和根系分泌物等在土壤中的残留和积累，

产生了自身的毒害作用［３１］，不仅影响土壤微生物种

群的变化，也对土壤养分产生一定的影响．本研究各
处理土壤平均碱解氮和速效钾含量顺序为：正茬 ＞
迎茬＞重茬１年＞重茬２年＞重茬３年；而土壤速效
磷含量为正茬＞迎茬＞重茬１年 ＞重茬３年 ＞重茬

２年．而孙磊［３２］在对大豆根际土壤养分的研究中表

明，正茬速效氮含量显著高于重茬处理，但连作８年
和１２年之间无显著差异，甚至比连作 ４年有所提
高；速效磷不同连作年限间变化不明显；而速效钾则

在连作４年后含量有所提高．王树起等［５］研究结果

表明，与正茬相比，迎茬和不同连作年限土壤有效养

分含量均降低，其中连作２年各种养分降低幅度最
大，碱解氮、速效磷和速效钾含量分别降低了

４０４％、５３６％和４１３％．随着连作时间的延长，各
种有效养分含量又有所增加．受作物自身特性和自
然生态环境的影响，不同作物或同一作物不同地点

连作效应的结果均不尽相同．刘建国等［３３］对连作棉

田的研究结果表明，随着连作年限的增加土壤有机

质和碱解氮含量呈现增长趋势，有效磷含量连作１０
年后较稳定，有效钾含量显著下降．

通过比较湿筛后土壤各级粒径（Ｒ）团聚体的变化
发现，以００５３ｍｍ＜Ｒ≤０２５０ｍｍ和 Ｒ≤００５３ｍｍ
的土壤微团聚体差异最显著，且二者在不同处理间呈

现相反变化．在对连作棉花的研究中，连作１０年以后
００５３ｍｍ＜Ｒ≤０２５０ｍｍ土壤团聚体所占比例开始
下降，而 Ｒ≤００５３ｍｍ的则开始升高［３４］．土壤团聚
体的平均质量直径和几何平均直径是反映土壤团粒

结构粒径几何形状的重要参数，某一粒径团聚体的

变化对土壤团聚体的特征都可能产生重要影响．平
均质量直径和几何平均直径数值越高，表明土壤抗

侵蚀能力越强，越具有良好的结构［３５］．本试验中，以
几何平均直径差异更显著，轮作处理显著高于迎茬和

连作．连作大豆由于其秸秆腐解物在土壤中的不断积
累，其Ｃ、Ｎ比例失调，而轮作处理土壤不同作物的种
植可对土壤有机质进行适当补充，尤其玉米－大豆根
系分泌物及秸秆腐解物之间的相互作用，可促进大豆

根系分泌物及根茬腐解物的分解．无论是连作大豆还
是迎茬大豆，复杂的耕作措施都对土壤进行强烈的扰

３３　第２期 　　　　　于　寒，等：连作对大豆根际可培养微生物及土壤理化性状的影响 　　　



动，进而降低耕层土壤团聚体的团聚度和稳定性．
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