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茶园间作杂草野艾蒿对茶园土壤微生物结构
及多样性的影响

张辉，李慧玲，王庆森，刘丰静，李金玉，李良德，钟秋生*，王定锋*

（福建省农业科学院茶叶研究所，福建  福州 350012）

摘要：茶园杂草管理是影响茶叶产量与品质的关键问题，长期使用化学除草剂已导致土壤生态系统恶化。本研究以

茶园优势杂草野艾蒿为对象，通过 Illumina Miseq 高通量测序分析土壤细菌（16S rDNA）和真菌（ITS）群落结构，结

合土壤理化性质测定，探究其与茶树间作对土壤微生物群落及肥力的影响，为野艾蒿的茶园利用提供理论依据。结

果表明：间作野艾蒿显著提高茶树根际土壤有机质（18. 66%）、全氮（23. 08%）和速效钾（30. 63%）含量。间作未显

著改变细菌和真菌的 α 多样性（Shannon 和 Chao 1 指数），但显著改变了群落组成。真菌优势属中，绿僵菌属在根际

土壤的相对丰度增加 8. 22 倍，间作茶行土壤增加 93. 92%；细菌中芽单胞菌属、纤维堆囊菌属和玫瑰弯菌属相对丰

度在间作区显著增加，同时野艾蒿间作更易影响土壤中相对丰度较低的真菌和细菌类群。总之，茶树野艾蒿间作模

式可提高茶树根际土壤有机质、全氮和速效钾含量，改变土壤微生物群落结构，增加有益菌绿僵菌属、芽单胞菌属、

纤维堆囊菌属和玫瑰弯菌属的丰度。该研究结果为茶园生态控草和可持续管理提供了理论依据。
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Effects of intercropping the weed Artemisia lavandulaefolia on soil microbial 
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Abstract： Weed management in tea （Camellia sinensis） plantations is a critical issue affecting tea yield and quality， 
with long-term chemical weed control leading to soil ecological degradation.  In this study， we determined how 
intercropping with Artemisia lavandulaefolia， a dominant weed in tea plantations， affects soil physicochemical 
properties， soil microbial communities， and soil fertility in tea gardens.  We used Illumina Miseq high-throughput 
sequencing to analyze the bacterial （16S rDNA） and fungal （ITS） community structures in soils of tea gardens with 
and without A.  lavandulaefolia intercropping.  It was found that intercropping with A.  lavandulaefolia significantly 
increased the contents of organic matter （18. 66%），， total nitrogen （23. 08%）， and available potassium （30. 63%） 
in the rhizosphere soil of tea plants.  Intercropping with A.  lavandulaefolia did not significantly alter the α -diversity 
（Shannon and Chao 1 indices） of bacterial and fungal communities， but it significantly affected their composition.  
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Among the dominant fungal genera， the relative abundance of Metarhizium was increased by 8. 22-fold in the 
rhizosphere soil and by 93. 92% in the inter-row soil of tea plants intercropped with A.  lavandulaefolia.  Among the 
soil bacteria， Gemmatimonas， Sorangium， and Roseiarcus were significantly enriched in the soil of tea plants 
intercropped with A.  lavandulaefolia.  Additionally， intercropping with A.  lavanduleafolia had a more pronounced 
impact on rare fungal and bacterial taxa with low relative abundances.  In conclusion， the presence of the weed A.  
lavandulaefolia increased the contents of organic matter， total nitrogen， and available potassium in the rhizosphere 
soil of tea plants， changed the structure of the soil microbial community， and increased the abundance of beneficial 
bacteria， specifically Metarhizium， Gemmatimonas， Sorangium， and Roseiarcus.  The results of this study provide a 
theoretical basis for ecological grass control and sustainable management of tea gardens.
Key words： tea garden intercropping； Artemisia lavandulaefolia； soil microorganisms； soil fertility； high-

throughput sequencing

茶（Camellia sinensis）园杂草是制约茶叶增产的一个重要因素，研究表明，茶园未控杂草可导致茶叶减产

14. 98%~19. 84%［1］，而传统化学除草方法（如草甘膦和草铵膦）虽能短期见效，但长期使用会引发土壤残留，抑

制土壤酶活性，导致土壤微生物群落失衡、土壤肥力降低等问题［2-4］，同时 2021 年国家食品农药最大残留限量标

准暗示茶园除草剂禁止使用［5］。传统的人工除草投入大、工作效率低；机械除草效率有所提高，但因茶园山地地

形复杂影响，在应用上受到一定程度的限制；而生态控草技术因其可持续性成为研究热点，其中茶树间作绿肥［6-7］

和芳香植物［8］已显示出显著的控草效果，其中间作鼠茅草（Vulpia myuros）对茶园杂草鲜重防效达 89%［9］。然而，

外来植物引入可能改变原有生态平衡，如茶园间作香樟（Cinnamomum hupehanum）会促进茶小绿叶蝉（Empoasca 

onukii）的种群增长［10］，而茶园生境杂草资源丰富，中国已记录 412 种杂草［11］，因此，开发利用茶园本土杂草资源进

行生态调控具有重要价值。

野艾蒿（Artemisia lavandulaefolia）为茶园优势杂草［12］，研究表明野艾蒿具有病虫害防控和化感抑草的生态

功能，例如野艾蒿精油对小贯小绿叶蝉［13］、茶橙瘿螨（Acaphylla theae）成若螨［14］、茶丽纹象（Myllocerinus 

aurolineatus）［15］具有触杀、拒食、胃毒、驱避和抑制产卵等作用。其提取液可以抑制三叶鬼针草（Bidens pilosa）、稗

草（Echinochloa crus-galli）、披碱草（Elymus dahuricus）等多种草的生长发育［16］。

本课题组前期研究发现茶园间作野艾蒿对小贯小绿叶蝉具有生态调控作用，在有效降低小贯小绿叶蝉发生

的同时，增加天敌的种群数量，显著降低茶鲜叶茶多酚含量，具有调控茶叶品质的作用［17］。而间作野艾蒿对茶园

地下土壤生态系统的影响未见报道，茶园土壤生态系统是茶树生长发育的载体，其稳定性直接取决于土壤微生物

群落的结构与功能。现有研究表明，土壤微生物作为生态功能的关键驱动者，通过参与养分循环、有机质分解和

病原菌抑制等过程，成为维持茶园土壤健康的核心生物因子［18］。其群落特征显著受植物类型（如单一栽培与间作

系统）、物种多样性水平以及植物生育期等多重因素调控［19］。当前针对茶树根际微生物的间作效应研究已拓展至

多种模式，包括茶豆间作系统［20］、药用植物间作系统［茶树-灵芝（Ganoderma lucidum），茶树-麦冬（Ophiopogon 

japonicas）］［21-22］和木本复合系统间作［茶-桂花（Osmanthus fragrans），茶-含笑花（Michelia figo）］［23］，这些间作

模式通过改变根系分泌物组成、凋落物输入量和微环境参数，显著重塑了土壤微生物的群落结构，提高微生物群

落的丰富度和多样性，增加有益微生物的丰度。以上研究均是茶园生态外来植物对茶树根际微生物的影响，而关

于与茶树生长在同一生态系统的杂草野艾蒿对茶园土壤微生物的影响未见研究报道，本研究采用高通量

（Illumina Miseq）测序技术，测定间作和非间作野艾蒿的茶树根际土和茶行土的理化性质、真菌种群和细菌种群

多样性变化、功能微生物丰度动态，揭示野艾蒿-茶树-土壤微生物的互作机制，为茶园杂草资源化利用提供理

论依据，为生态控草技术奠定基础。

1　材料与方法

1. 1　试验区概况

试验茶园位于福建省农业科学院茶叶研究所试验基地（119º57′ E，27º22′ N，海拔 89 m），该地区属于亚热带
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海洋性季风气候，年平均气温  17. 9 ℃，年平均降水量 1813. 4 mm，无霜期 272. 2 d，供试土壤为黄壤土，土壤肥沃。

试验茶树品种为福云 6 号，单行条栽 5 年，茶行间 1. 5 m，株距 0. 4 m，野艾蒿种子于茶园收集，营养钵育苗。

1. 2　试验设计

试验于  2020 年  3 月 10 日开始，对照组和试验组各设置  3 块试验小区，每块小区面积为 1. 5 m×20. 0 m，茶园

间作区域按双行条播方式种植野艾蒿，行间距设置为 40 cm，株距保持 20 cm。野艾蒿幼苗在 2 叶期选择健壮且规

格一致的植株进行移栽。为控制变量，单作茶园采用人工除草方式防治杂草，试验区其他如施肥、灌溉等田间管

理措施均与常规茶园管理模式保持一致，野艾蒿未翻压，但在 3-5 月和 9-10 月的采茶季，有采茶工人非目的

踩压。

1. 3　土壤样品的采集

本研究于 2022 年 3 月 15 日进行田间采样，采用 5 点取样法，在每个小区选取 5 个点，分别采集茶树根际土壤

和茶行土壤，用土钻取  0~20 cm 土层土样，茶树根际采集样品标准为主根 20 cm 内土壤，单作茶行采集茶行中间

土壤（离茶树 50~70 cm），间作茶行采集 2 行野艾蒿中间的土壤。取样后，土壤混匀。设置间作茶树根际土壤为

TC，间作茶行土壤为 TA，单作茶树根际土壤为 CC，单作茶行土壤为 CK，后把样品平均分为 2 份，1 份立即冷冻干

燥保存于-80 ℃冰箱，用于提取土壤微生物总 DNA，1 份置于室内自然风干，研磨过 2 mm 筛后用于土壤理化性

质分析。

1. 4　土壤理化性质测定

土壤  pH 用  pH 计（梅特勒 S210-k，瑞士）测定；全氮含量用凯氏定氮仪（海能 K1160，中国）测定；有机质含量

采用重铬酸钾容量法测定［24］；碱解氮采用碱解扩散法测定［24］；速效钾和有效磷分别采用火焰分光光度计

（Sherwood M420 型号，英国）和钼锑抗比色法测定［24］。

1. 5　土壤微生物 DNA 的提取及 Miseq 测序

DNA 提取方法参照  DNA Kit（Omega Bio-tek，Norcross，GA，美国）试剂盒说明书。提取得到的 DNA 样品用

1% 琼脂糖凝胶电泳检测进行质量检测。检测后，将样品于-20 ℃保存以备后续试验使用。选取细菌 16S rDNA 
V3-V4 区和真菌 ITSI（ITS1-ITS2），DNA 样本送至北京奥维森基因科技有限公司，利用  Illumina Miseq PE 300
高通量测序平台测序。细菌  16S rDNA V3-V4 引物为  338F（5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′）和  806R
（5′-GGACTACNNGGGTATCTAAT-3′）；真菌引物为扩增。 PCR 反应体系（总体系为 25 μL）：12. 5 μL 
KAPA 2 G Robust Hot Start Ready Mix、1 μL Forward Primer（5 μmol·L-1）、1 μL Reverse Primer（5 μmol·L-1）、5 
μL DNA（加入的 DNA 总量为 30 ng），最后加入 5. 5 μL dd H2O 补足至 25 μL。反应参数： 95 ℃预变性 5 min；95 ℃
变性 45 s，55 ℃退火 50 s，72 ℃延伸 45 s，28 个循环；72 ℃延伸 10 min。测序原始序列上传至 NCBI 的 SRA 数
据库。

1. 6　数据分析

通过 Illumina Miseq 平台进行 Paired-end 测序，下机数据经过 QIIME（v 1. 8. 0）软件过滤、拼接、去除嵌合体，

去除打分低于 20、碱基模糊、引物错配或测序长度小于 150 bp 的序列。根据 barcodes 归类，各处理组序列信息聚

类为可用于物种分类的运算分类单元（operational taxonomic units，OTU），OTU 相似性设置为 97%。对比 Silva
数据库，得到每个 OTU 对应的物种分类信息；再利用 Mothur 软件（version 1. 31. 2）进行 α 多样性分析（包括

Shannon 和 Chao 1 指数）；经过 UniFrac 算法利用系统进化的信息来比较样品间物种群落差异，并进行 Beta 多样

性（Beta diversity）分析，采用 Canoco 5 进行冗余分析作图；采用 SPSS 17 软件对土壤理化性质和微生物群落丰度

与多样性进行分析。

2　结果与分析

2. 1　间作野艾蒿对土壤肥力的影响

间作野艾蒿显著影响了土壤有机质、全氮、速效钾和有效磷含量，在茶行土壤中，与 CK 相比，TA 中有机质、

全氮和速效钾含量分别显著下降了 11. 80%、10. 00%、33. 00%。在茶树根际土壤中，与 CC 相比，TC 中的有机
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质、全氮、速效钾含量分别显著增加了 18. 66%、23. 08%、30. 63%。TC 中的有效磷含量与 CC 相比显著降低了

14. 54%。茶树根际土壤的 pH 显著高于茶行土壤，而茶行土壤的有机质、全氮和有效磷含量显著高于茶树根际土

壤（表 1）。

2. 2　间作野艾蒿对土壤微生物群落 α 多样性的影响

间作野艾蒿提高了茶行间土壤（TA）真菌 OTU 物种数目、Chao 1 指数和 Shannon 指数，降低了茶树根际土壤

（TC）中真菌的 OTU 数目，Chao 1 指数和 Shannon 指数，但与单作比较差异不显著。茶树根际土壤（TC 和 CC）真

菌 OTU 数目和 Chao 1 指数比茶行土壤（TA 和 CK）中高，但差异不显著（表 2）。

细菌物种数目表现为 TC（1381. 67）>CC（1367. 33）>TA（972. 67）>CK（792. 33），茶树根际土壤（TC 和

CC）的细菌物种数目显著高于茶行土壤（TA 和 CK），TA 中的 OTU 物种数目较 CK 显著增加了 22. 76%。茶树

根际土壤（TC 和 CC）中 Chao 1 指数和 Shannon 指数显著高于茶行土壤（TA 和 CK），与单作区相比，野艾蒿间作

土壤的细菌丰富度和多样性均有增加，但差异不显著（表 2）。

2. 3　间作野艾蒿对微生物群落结构 β 多样性的影响

为探究不同处理之间真菌群落的结构差异，采用主成分分析法进行主成分提取，经方差最大化正交旋转后

（P=0. 05），提取了 2 个主成分，贡献率分别为 36. 62% 和 19. 41%，如图 1A 所示 TA、TC、CC 和 CK 明显分散分

布，各处理内部聚集分布，组间无交叉点，说明各处理真菌种群差异明显。对细菌群落结构进行主成分分析，共提

取了 2 个主成分，贡献率分别为 58. 75% 和 12. 84%，TA 和 CK 聚集在一起，CC 和 TC 聚集在一起，说明各处理细

菌种群差异不明显（图 1B）。

表 1　茶园间作野艾蒿对土壤理化性质的影响

Table 1　Effects of intercropping A. lavandulaefolia in tea garden on soil physicochemical properties

处理

Treatment

CK

TA

TC

CC

pH

3. 56±0. 045bB

3. 67±0. 040bB

4. 05±0. 050aA

4. 15±0. 040aA

土壤有机质

Soil organic matter
（g·kg-1）

47. 90±1. 50aA

42. 25±1. 15bA

31. 80±0. 70cB

26. 80±0. 40dB

全氮

Total nitrogen
（g·kg-1）

2. 40±0. 07aA

2. 16±0. 02bB

1. 76±0. 01cC

1. 43±0. 01dD

有效磷

Available phosphorus
（mg·kg-1）

20. 85±0. 87aA

21. 60±0. 69aA

12. 05±0. 38cB

14. 10±0. 29bB

碱解氮

Available nitrogen
（mg·kg-1）

167. 50±10. 50aA

156. 00±0. 00aA

148. 00±7. 00abA

126. 50±7. 50bA

速效钾

Available potassium
（mg·kg-1）

251. 50±5. 48aA

168. 50±0. 87bB

217. 50±7. 79aA

166. 50±10. 68bB

注： 表中数据为平均值±标准误。同列不同大、小写字母分别表示经 Duncan 氏新复极差法检验在 P<0. 01 和 P<0. 05 水平差异显著，下同。

Note：  Data in the Table are mean±standard error.  Different uppercase or lowercase letters in the same column indicate significant difference at P<0. 01 
or P<0. 05 level by Duncan’s new multiple range， the same below.

表 2　茶园间作野艾蒿对土壤微生物 α多样性指数的影响

Table 2　Effect of intercropping A. lavandulaefolia in tea garden on soil microbial community α diversity index

处理

Treat⁃
ment

CK

TA

TC

CC

细菌 Bacteria

OTU 数目

OTU number

792. 33±29. 79Cc

972. 67±12. 33Bb

1381. 67±22. 30Aa

1367. 33±22. 24Aa

Chao 1 指数

Chao 1 index

1113. 89±84. 45Bb

1340. 70±62. 13Bb

1857. 90±79. 61Aa

1818. 12±23. 41Aa

Shannon 指数

Shannon index

6. 73±0. 12Bb

7. 10±0. 22Bb

8. 43±0. 02Aa

8. 40±0. 04Aa

真菌 Fungi

OTU 数目

OTU number

455. 67±13. 53Aa

476. 00±43. 59Aa

505. 00±50. 48Aa

546. 00±13. 89Aa

Chao 1 指数

Chao 1 index

558. 22±8. 40Aa

567. 90±69. 89Aa

670. 31±44. 89Aa

714. 16±34. 03Aa

Shannon 指数

Shannon index

5. 28±0. 17Aa

5. 76±0. 22Aa

4. 82±0. 79Aa

5. 60±0. 17Aa
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2. 4　间作野艾蒿对茶园土壤真菌群落组成的影响

12 份土壤样本共检测出 17 个门，29 个纲，107 个目，223 个科，386 个属的真菌微生物。图 2 分别展示门和属

水平的群落结构和分类比较结果，在门水平上，4 个处理的茶园土壤真菌主要包括子囊菌门（Ascomycota）、担子

菌门（Basidiomycota）和被孢霉门（Mortierellomycota），其相对丰度分别占 48. 10%~61. 74%、18. 95%~31. 07%
和 6. 14%~10. 09%，共占到所有真菌种数的 85. 27%~91. 19%。与单作茶树根际土壤相比，间作野艾蒿茶树根

际土壤中，罗兹菌门（Rozellomycota）种群丰度增加了 203. 25%（图 2A）。

在属水平上，相对丰度≥1% 的属为 Saitozyma、绿僵菌属（Metarhizium）、被孢霉属（Mortierella）、镰刀菌属

（Fusarium）、大孢圆孢霉属（Staphylotrichum）、毛壳菌属（Chaetomium）、青霉菌属（Penicillium）、粗糙孔菌属

图 1　野艾蒿间作下的茶园土壤真菌和细菌群落主成分分析

Fig. 1　Principal component analysis of soil fungal and bacterial communities in tea garden under A.  lavandulaefolia intercropping
A 代表土壤真菌群落主成分分析，B 代表土壤细菌群落主成分分析。 A represents the principal component analysis of soil fungal community， B 
represents the principal component analysis of soil bacterial community.

图 2　茶园间作野艾蒿土壤的真菌群落门和属水平上的相对丰度

Fig. 2　Relative abundance of soil fungal community at phylum and genus levels of intercropping A. lavandulaefolia in tea garden
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（Trechispora）、木霉属（Trichoderma）和拟盘多毛孢属（Pestalotiopsis）等共 13 个属，其余鉴定出的物种相对丰

度≤1% 归类其他。在茶树根际土壤中，相对丰度前 3 的优势属分布如下：TC 为绿僵菌属（25. 85%）、Saitozyma

（12. 09%）和被孢霉属（6. 74%），CC 为 Saitozyma（17. 31%）、大孢圆孢霉属（12. 33%）和被孢霉属（10. 09%）。在

茶行土壤中，相对丰度前 3 的优势属分布如下：TA 为 Saitozyma（9. 90%）、粗糙孔菌属（6. 76%）和被孢霉属

（6. 14%），CK 为 Saitozyma（25. 85%）、被孢霉属（6. 87%）和镰刀菌属（5. 56%）（图 2B）。由此可见，间作野艾蒿

明显改变了茶行土壤和茶树根际土壤前 3 的优势属分布及占比。其中 Saitozyma 和被孢霉属是茶园土壤中的优

势属。

通过 metastats 组间显著性差异分析发现，间作后茶树根际土壤中 24 个真菌属具有显著差异，相对丰度≥1%
的有 3 个，分别是毛壳菌属、绿僵菌属和大孢圆孢霉属，与 CC 相比，毛壳菌属和大孢圆孢霉属相对丰度在 TC 中

显著减少了 61. 29%（P=0. 015）和 74. 92%（P=0. 029），绿僵菌属相对丰度增加了 8. 22 倍（P=0. 009）（表 3）。

而相对丰度≤1% 的属包括节丛孢属（Arthrobotrys）、毛色二孢属（Lasiodiplodia）、土赤壳属（Ilyonectria）、近明球

囊霉属（Claroideoglomus）、山野壳菌（Paraphaeosphaeria）、枝顶孢霉属（Acremonium）等 21 个属，且在茶树根际土

壤中存在显著（P<0. 05）或极显著差异（P<0. 01）。间作茶树行土壤中，相对丰度≥1% 的 4 个属的群落发生显

著变化，与单作茶行土壤相比（CK），间作茶行土壤（TA）的 Saitozyma、木霉属分别显著减少了 61. 69%（P=
0. 001）和 40. 14%（P=0. 046），而粗糙孔菌属和绿僵菌属的相对丰度显著增加了 28. 39 倍（P=0. 007）和 93. 92%
（P=0. 036）。相对丰度≤1% 的属包括根孢囊霉属（Rhizophagus）、格孢腔菌属（Pleospora）、Hebeloma 和拿逊酵

母属（Nadsoniomyces）等 32 个属，且在茶行土壤中存在显著（P<0. 05）或极显著差异（P<0. 01，表 3）。

2. 5　间作野艾蒿对茶园土壤细菌群落组成的影响

12 个土样中共检测出细菌 30 个门，84 个纲，124 目，206 个科，280 属。在门的水平，已命名的相对丰度≥1%
的门有 10 个，其中变形菌门（Proteobacteria）、酸杆菌门（Acidobacteria）和放线菌门（Actinobacteria）为优势门，相

对丰度分别为 33. 10%~38. 41%、28. 84%~35. 10%、9. 43%~12. 65%。间作未改变茶园土壤优势门群落。与

CK 相比，拟杆菌门（Bacteroidetes）和芽单胞菌门（Gemmatimonadetes）相对丰度在 TA 中提高了 1. 49 和 6. 17 倍

（图 3A）。

在 属 水 平 上 ，茶 树 根 际 土 壤 优 势 属 相 对 丰 度 未 发 生 变 化 ，分 别 是 嗜 酸 栖 热 菌 属（Acidothermus）、

Candidatus_solibacter、酸杆菌属（Acidibacter）和苔藓杆菌属（Bryobacter）；茶行间土壤的优势属发生改变，共有

优势属是嗜酸栖热菌属和慢生根瘤菌属（Bradyrhizobium），而间作茶行土壤的优势属由 Acidicaldus 和酸杆菌属

变为苔藓杆菌属和 Candidatus_solibacter（图 3B）。

通过 metastats 组间显著性差异分析发现，在已知命名的相对丰度≥1% 的 14 个属中，仅有 4 个属的菌落发生

显著改变，与单作相比，玫瑰弯菌属（Roseiarcus）相对丰度在 TA 中显著降低了 48. 41%（P=0. 016），在 TC 中提

高了 37. 69%（P=0. 013），Burkholderia-paraburkholderia 菌属的相对丰度变化呈现相反趋势，在 TA 中显著提高

了 4. 45 倍（P=0. 005），在 TC 中显著降低了 48. 41%（P=0. 019）。芽单胞菌属（Gemmatimonas）和纤维堆囊菌属

（Sorangium）的相对丰度在间作区均增加，其中 TA 处理分别显著提高了 3. 38 倍（P=0. 032）和 2. 10 倍（P=
0. 025），TC 中分别提高了 43. 40% 和 39. 46%（表 4）。

相对丰度≤1% 的属归为其他，相对丰度更低的硝化螺旋菌属（Nitrospira）、贪噬菌属（Variovorax）、芽孢八

叠球菌属（Sporosarcina）等 17 种菌属在茶树根际土壤间存在显著（P<0. 05）或极显著差异（P<0. 01）；产黄杆菌

属（Rhodanobacter）、戴氏菌属（Dyella）、鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）等 15 个属在单作与间作茶行土壤中存

在显著（P<0. 05）或极显著差异（P<0. 01）。由此可见间作野艾蒿，更容易引起相对丰度较低或极低的土壤细菌

类群发生显著性变化（表 4）。

2. 6　土壤理化性质与真菌和细菌多样性及群落结构之间的关系

土壤理化性质与真菌和细菌的 α 多样性相关分析发现，真菌 Chao 1 指数与 pH 呈显著正相关关系，与有机质、
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全氮和碱解氮呈显著负相关关系，而 Shannon 指数仅与速效钾呈显著负相关关系。而在土壤细菌中，OTU 数目、

Chao 1 指数和 Shannon 指数与 pH 呈极显著正相关关系，与有机质、全氮、有效磷和碱解氮呈显著负相关关系。对

比真菌的 α 多样性，细菌的 α 多样性与土壤理化性质之间相关性更显著（表 5）。

表 3　通过 metastats分析差异显著的真菌属

Table 3　Metastats was used to analyze the significantly different fungal genera

属 
Genus

绿僵菌属 Metarhizium

大孢圆孢霉属 Staphylotrichum

毛壳菌属 Chaetomium

白环蘑属 Leucoagaricus

Castanediella

Cladophialophora

瓶头霉属 Phialocephala

粪壳菌属 Sordaria

土赤壳属 Ilyonectria

枝顶孢霉属 Acremonium

山野壳菌 Paraphaeosphaeria

节丛孢属 Arthrobotrys

星裂盤菌属 Phacidium

Crustoderma

Phaeomoniella

毛球壳属 Lasiosphaeria

毛色二孢属 Lasiodiplodia

Chaetosphaeria

Scleroderma

近明球囊霉属 Claroideoglomus

Requienella

Saccharomycopsis

Nephroma

伞菌属 Agaricus

TC 中的丰度

The abundance 
in TC （%）

25. 850

3. 090

3. 000

0. 650

0. 180

0. 170

0. 064

0. 037

0. 032

0. 030

0. 019

0. 016

0. 010

0. 008

0. 006

0. 006

0. 003

0. 003

0. 002

0. 000

0. 000

0. 000

0. 000

0. 000

CC 中的丰度

The abundance 
in CC （%）

2. 800

12. 330

7. 740

0. 024

0. 051

0. 340

0. 026

0. 096

0. 170

0. 120

0. 150

0. 070

0. 000

0. 048

0. 075

0. 000

0. 037

0. 070

0. 034

0. 005

0. 006

0. 010

0. 094

0. 120

P 值

P-val⁃
ue

0. 009

0. 029

0. 015

0. 004

0. 001

0. 003

0. 038

0. 044

0. 003

0. 034

0. 027

0. 032

0. 023

0. 028

0. 011

0. 013

0. 001

0. 030

0. 036

0. 000

0. 013

0. 023

0. 043

0. 048

属 
Genus

Saitozyma

粗糙孔菌属 Trechispora

绿僵菌属 Metarhizium

木霉属 Trichoderma

Ramicandelaber

Xepicula

曲霉菌属 Aspergillus

Phaeomoniella

螺旋聚孢霉属 Clonostachys

梨孢霉属 Coniosporium

斜盖伞属 Clitopilus

Hebeloma

Octaviania

Thozetella

马德里齿梗孢属 Scolecobasidium

Pseudoproboscispora

Thermoascus

根孢囊霉属 Rhizophagus

Pseudophialophora

赤壳属 Cosmospora

Polyscytalum

横断孢属 Strelitziana

灵芝属 Ganoderma

Umbelopsis

柄孢壳菌属 Podospora

Arthrographis

Coprinopsis

Trichophaea

三毛孢属 Robillarda

Roussoella

山野壳菌 Paraphaeosphaeria

球毛壳菌属 Chaetomidium

格孢腔菌属 Pleospora

圆酵母属 Torula

拟锁瑚菌属 Clavulinopsis

拿逊酵母属 Nadsoniomyces

TA 中的丰度

The abundance 
in TA （%）

9. 900

6. 760

3. 940

1. 760

0. 960

0. 450

0. 360

0. 340

0. 260

0. 230

0. 120

0. 097

0. 070

0. 062

0. 060

0. 048

0. 048

0. 022

0. 021

0. 019

0. 019

0. 013

0. 011

0. 010

0. 006

0. 006

0. 005

0. 003

0. 003

0. 003

0. 002

0. 000

0. 000

0. 000

0. 000

0. 000

CK 中的相对

丰度 The abun⁃
dance in CK （%）

25. 850

0. 230

2. 030

2. 940

0. 370

0. 170

0. 630

0. 160

0. 160

0. 019

0. 014

0. 003

0. 003

0. 000

0. 003

0. 000

0. 005

0. 045

0. 057

0. 005

0. 005

0. 000

0. 000

0. 061

0. 034

0. 032

0. 026

0. 035

0. 029

0. 021

0. 081

0. 024

0. 011

0. 014

0. 059

0. 029

P 值

P-val⁃
ue

0. 001

0. 007

0. 036

0. 046

0. 020

0. 034

0. 048

0. 018

0. 048

0. 026

0. 001

0. 028

0. 035

0. 024

0. 021

0. 001

0. 030

0. 041

0. 025

0. 006

0. 049

0. 003

0. 045

0. 044

0. 004

0. 023

0. 030

0. 017

0. 022

0. 043

0. 000

0. 002

0. 004

0. 006

0. 016

0. 019
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图 3　茶园间作野艾蒿处理土壤的细菌群落门和属水平上的相对丰度

Fig.  3　Relative abundance of soil bacterial community at phylum and genus levels of intercropping A. lavandulaefolia in tea garden

表 4　通过 metastats分析差异显著的细菌属

Table 4　Metastats was used to analyze the significantly different bacteria genera

属 
Genus

芽单胞菌属 Gemmatimonas

Burkholderia-paraburkholderia

玫瑰弯菌属 Roseiarcus

纤维堆囊菌属 Sorangium

Variibacter

硝化螺旋菌属 Nitrospira

厌氧菌属 Anaeromyxobacter

Pseudolabrys

Conexibacter

吐鲁番长丝菌属 Longimycelium

贪噬菌属 Variovorax

盖氏菌属 Gaiella

全噬菌属 Holophaga

Candidatus_nitrosoarchaeum_limnia_SFB1

不粘柄菌属 Asticcacaulis

Bacterium_enrichment_culture_clone_auto112_4W

雷夫松氏菌属 Leifsonia

八叠球菌属 Sporosarcina

Perlucidibaca

木洞菌属 Woodsholea

土生单胞菌属 Terrimonas

TC中的

丰度 The 
abundance 
in TC （%）

1. 630

1. 380

0. 910

0. 920

0. 600

0. 160

0. 090

0. 090

0. 080

0. 060

0. 050

0. 040

0. 030

0. 030

0. 020

0. 020

0. 010

0. 010

0. 010

0. 000

0. 000

CC中的

丰度 The 
abundance 
in CC （%）

1. 14 0

2. 630

0. 660

0. 660

0. 400

0. 280

0. 070

0. 040

0. 030

0. 000

0. 090

0. 130

0. 100

0. 100

0. 000

0. 000

0. 010

0. 050

0. 000

0. 010

0. 020

P值

P-val⁃
ue

0. 049

0. 019

0. 013

0. 049

0. 048

0. 019

0. 046

0. 049

0. 027

0. 034

0. 002

0. 040

0. 026

0. 047

0. 012

0. 023

0. 000

0. 039

0. 013

0. 013

0. 017

属 
Genus

Burkholderia-paraburkholderia

纤维堆囊菌 Sorangium

玫瑰弯菌属 Roseiarcus

戴氏菌属 Dyella

芽单胞菌属 Gemmatimonas

鞘氨醇单胞菌属 Sphingomonas

产黄杆菌属 Rhodanobacter

Conexibacter

Haliangium

吐鲁番长丝菌属 Longimycelium

Jatrophihabitans

中华单胞菌属 Sinomonas

黏液杆菌属 Mucilaginibacter

芽孢八叠球菌属 Sporosarcina

Bauldia

红游动菌属 Rhodoplanes

Groundwater_metagenome

马赛菌属 Massilia

TA 中的

丰度 The 
abundance 
in TA （%）

0. 730

0. 640

0. 610

0. 340

0. 310

0. 290

0. 250

0. 140

0. 060

0. 060

0. 060

0. 050

0. 040

0. 040

0. 010

0. 010

0. 010

0. 010

CK 中的

丰度 The 
abundance 
in CK （%）

0. 130

0. 210

1. 180

0. 040

0. 070

0. 050

0. 090

0. 070

0. 010

0. 010

0. 010

0. 000

0. 010

0. 100

0. 000

0. 000

0. 000

0. 000

P值

P-val⁃
ue

0. 005

0. 025

0. 016

0. 024

0. 032

0. 030

0. 004

0. 041

0. 027

0. 006

0. 006

0. 025

0. 003

0. 034

0. 040

0. 000

0. 000

0. 000
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真菌属中大孢圆孢霉属与 pH 呈显著正相关关系，与有机质、全氮、有效磷和碱解氮呈显著负相关关系。粗糙

孔菌属与速效钾呈显著负相关关系。绿僵菌属与有效磷呈显著负相关关系。细菌中 Candidatus_solibacter、酸杆

菌属、根霉菌属和苔藓杆菌属菌属与有机质、全氮、有效磷和碱解氮呈显著负相关关系，与 pH 呈显著正相关关

系（表 6）。

为探究导致土壤真菌和细菌群落结构发生变化的关键性因素，选取细菌和真菌属水平物种的相对丰度数据作

为物种数据，土壤理化性质作为土壤环境变量因子，进行冗余分析，结果表明，在真菌属水平上，前两轴分别占比

25. 47% 和 10. 47%，二者解释率为 35. 94%，其中有效磷是解释土壤真菌群落结构变化的主要因素，其次为全氮和

速效钾，影响程度由大到小为有效磷>全氮>速效钾（图 4A）。而在细菌属水平上，前两轴分别占比 39. 21% 和

8. 53%，二者解释率为 47. 74%，有机质是解释土壤细菌群落结构变化的关键因素，其次为 pH 和速效钾（图 4B）。

表 5　土壤真菌和细菌的 α多样性指数与土壤理化性质之间的 Spearman相关性分析

Table 5　Spearman correlations analysis between soil fungal and bacterial α diversity and soil physical and chemical properties

指标

Index

真菌 Fungi

OTU 数目 OTU number

Chao 1 指数  Chao 1 index

Shannon 指数  Shannon index

细菌 Bacterial

OTU 数目 OTU number

Chao 1 指数  Chao 1 index

Shannon 指数  Shannon index

pH

0. 54

0. 68*

0. 35

0. 82**

0. 81**

0. 79**

有机质

Soil organic matter

-0. 49

-0. 64*

-0. 23

-0. 82**

-0. 81**

-0. 73**

全氮

Total nitrogen

-0. 57

-0. 73**

-0. 29

-0. 83**

-0. 78**

-0. 79**

有效磷

Available phosphorus

-0. 16

-0. 41

0. 27

-0. 77**

-0. 83**

-0. 69*

碱解氮

Available nitrogen

-0. 50

-0. 81**

-0. 10

-0. 83**

-0. 80**

-0. 80**

速效钾

Available potassium

-0. 40

-0. 28

-0. 59*

-0. 46

-0. 41

-0. 30

注： *表示在 P<0. 05 水平差异显著，**在 P<0. 01 水平差异显著。下同。

Note： * means significant difference at P<0. 05 level， and ** means significant difference at P<0. 01 level.  The same below.

表 6　土壤优势真菌属、细菌属与土壤理化性质之间的 Spearman相关性分析

Table 6　Spearman correlation analysis between dominant fungal genera， bacterial genera， and soil physical-chemical properties

指标

Index

真菌种类 Fungi species

Saitozyma

被孢霉属 Mortierella

大孢圆孢霉属 Staphylotrichum

镰刀菌属 Fusarium

粗糙孔菌属 Trechispora

绿僵菌属 Metarhizium

细菌种类 Bacterial species

Candidatus-solibacter

酸杆菌属 Acidibacter

嗜酸栖热菌属 Acidothermus

根霉菌属 Rhizomicrobium

慢生根瘤菌属 Bradyrhizobium

苔藓杆菌属 Bryobacter

pH

-0. 32

0. 32

0. 79**

0. 34

0. 26

0. 48

0. 62*

0. 70*

-0. 41

0. 76**

0. 04

0. 73**

有机质

Soil organic matter

0. 39

-0. 40

-0. 78**

-0. 38

-0. 26

-0. 56

-0. 60*

-0. 66*

0. 43

-0. 74**

-0. 08

-0. 68*

全氮

Total nitrogen

0. 34

-0. 20

-0. 78**

-0. 45

-0. 22

-0. 50

-0. 63*

-0. 66*

0. 35

-0. 79**

0. 04

-0. 70*

有效磷

Available phosphorus

0. 34

-0. 19

-0. 64*

-0. 21

0. 00

-0. 66*

-0. 62*

-0. 77**

0. 55

-0. 73**

-0. 11

-0. 61*

碱解氮

Available nitrogen

0. 32

-0. 15

-0. 77**

-0. 44

-0. 24

-0. 50

-0. 66*

-0. 59*

0. 35

-0. 79**

-0. 07

-0. 65*

速效钾

Available potassium

0. 50

-0. 29

-0. 22

-0. 20

-0. 62*

-0. 36

-0. 26

-0. 15

0. 22

-0. 23

-0. 09

-0. 38

174



第  35 卷第  6 期 草业学报  2026 年

3　讨论

3. 1　间作野艾蒿对茶园土壤理化性质的影响

合理的间作种植具有增加根际土壤养分，改善土壤肥力的作用［25］。本研究结果表明茶园间作野艾蒿显著增

加 茶 树 根 际 土 壤 有 机 质、全 氮 和 速 效 钾 含 量 ，但 降 低 了 有 效 磷 的 含 量 ，这 与 茶 园 间 作 菊 科 植 物 南 泽 兰

（Euphatorium innulifolium）和肿柄菊（Tithonia diversifolia）［26］的结果一致。原因可能是采茶农事操作使野艾蒿

匍匐于地面，增加茶行土壤中的植物凋落物，从而增加了有机质、全氮和速效钾含量，但有效磷含量降低可能是其

在土壤中移动性差，而在短期内难以迁移转化，但也有研究表明间作促进植物磷的吸收利用［27］，间作时间也影响

土壤有效磷含量［28］。需进一步探索艾蒿间作时间对土壤有效磷的影响及茶树对有效磷的吸收情况。

3. 2　间作野艾蒿对茶园土壤真菌群落的影响

间作是茶园重要的栽培模式之一，大量研究表明，与单作茶园相比，间作能够有效改善茶园生态环境并显著

提高土壤微生物多样性［25］，然而，本研究结果显示，间作艾蒿虽然降低茶树根际土壤中真菌的物种数、Chao 1 指数

和 Shannon 指数，但与单作相比未达到差异水平，这一发现与茶树间作其他植物的研究结果存在一定差异［29-31］。

造成这种差异的原因可能与间作植物种类、间作时间和作物生育期相关［31-33］。

茶园间作重塑茶树根际微生物群落结构，驱动植物根际土壤微生物功能菌群定向富集，例如：茶园间作平菇

（Pleurotus ostreatus）致 茶 树 根 际 土 壤 显 著 富 集 了 与 有 机 物 分 解 和 养 分 循 环 相 关 的 青 霉 菌（Penicillium）、

Trechispora 和木霉菌（Trichoderma）［34］ ；茶园间作山苍子（Litsea cubeba）致茶树根际土壤显著富集了具有生物防

治和纤维素降解作用的拟康宁木霉（Trichoderma koningiopsis）和毛壳菌属［35］，茶园间作络石（Trachelospermum 

jasminoides）致茶树根际土壤显著富集青霉菌与木霉菌［36］，相较于以上植物，本研究中，茶园间作野艾蒿展现出独

特的微生物调控特征，首先是绿僵菌属特异性富集，根际土壤相对丰度提升 8. 22 倍，与其他间作系统富集的功能

菌不同，可能与野艾蒿分泌物相关，因为间作植物通过改变宿主根系分泌物组成来促进有益微生物的招募［37］。同

时，绿僵菌属真菌不仅可以防治害虫，还促进植物对环境中磷、锌和铁的利用，提高植物对草食动物、微生物病原

体和非生物胁迫的抗性［38］。这表明茶树间作野艾蒿可能具有促进茶树生长，提高茶树抵抗生物和非生物胁迫的

能力。其次可能是拮抗性菌群重构，绿僵菌属和毛壳菌属均具有促进植物生长，增强植物对生物和非生物胁迫抗

性［38-39］，二者生态位相同，使得其与绿僵菌属可能存在生态位竞争，导致茶树根际土壤中毛壳菌属丰度下降。最

图 4　真菌属和细菌属水平的土壤微生物相对丰度与环境因子的冗余分析

Fig. 4　 Redundancy analysis （RDA） between the relative abundance of soil fungal and bacterial at genus levels and 
environmental factors
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后是低丰度菌群响应敏感，研究发现相对丰度≤1% 的菌属在野艾蒿间作区的茶树根际土壤和茶行土壤中分别

有 21 和 32 个属相对丰度发生显著改变，而相对丰度≥1% 的菌属在茶树根际和土壤中分别有 3 和 4 个属相对丰

度发生显著改变，这一结果表明，间作区土壤中低丰度真菌类群更易受到间作影响，该发现与玉米（Zea mays）-
小麦（Triticum aestivum）/大麦（Hordeum vulgare）轮作系统中对土壤真菌的影响规律相似［40］，这些低丰度菌属的

生态功能及其变化机制值得深入研究。

3. 3　间作野艾蒿对茶园土壤细菌群落的影响

研究表明，植物多样性的增加会促进土壤微生物多样性的提升［41］。然而本研究发现，野艾蒿间作虽提高茶树

根际土壤中的细菌数目、多样性及丰富度，但与对照相比未达到显著水平，这一结果与茶树间作灵芝［21］和茶树间

作麦冬［22］的研究结论一致，但与茶树间作大豆（Glycine max）［20，42］和茶园间作板栗（Castanea mollissima）研究结果

存在差异［43］，差异原因可能为细菌群落的丰富度和多样性受多重因素影响，包括间作物种类［44］、土壤养分［45］、茶树

栽培年限［46］等。

间作野艾蒿对茶园土壤的细菌多样性影响不显著，但显著改变了茶树根际土壤细菌群落结构组成，在属水平

上，茶树根际土壤的优势菌属（如嗜酸栖热菌属、柯里氏念珠菌属、酸杆菌属和苔藓杆菌属）的相对丰度未发生显

著变化，而非优势菌属（如玫瑰弯菌属、芽单胞菌属、纤维堆囊菌属和 Burkholderia-paraburkholderia）的相对丰度

则出现显著改变，这与玉米/马铃薯（Solanum tuberosum）间作对根际土壤细菌组成的影响一致［47］，分析原因发

现，高丰度菌种对间作环境变化的适应能力较强，能够维持群落的稳定性，而低丰度菌种对环境变化的响应更为

敏感。不同细菌种类在土壤生态系统中发挥着各自独特的功能。例如：芽单胞菌属通常存在于抗病性较强的植

株根际［48］，纤维堆囊菌属具有纤维素降解能力［49］，玫瑰弯菌属则具有固氮功能［50］，本研究发现，茶树根际土壤中芽

单胞菌属、纤维堆囊菌属和玫瑰弯菌属的相对丰度显著升高，表明间作野艾蒿显著富集具有抗病、固氮和纤维素

降解功能的菌群，但是与茶园间作其他植物使茶树根际富集的菌属具有差异性，豆茶间作富集慢生根瘤菌属、分

枝杆菌属（Mycobacterium）［51］，茶、大豆、油菜（Brassica napus）间作富集氮循环细菌伯克霍尔德菌属（Burkholderia 

spp）和 罗 丹 杆 菌 属（Rhodanobacter spp）［20］，茶 - 灵 芝 间 作 富 集 伯 克 霍 尔 德 菌 属 、鞘 氨 醇 单 胞 菌 属

（Sphingomonas）、戴氏菌属［21］，茶-麦冬间作显著富集了参与有机质分解过程的华单胞菌属（Sinomonas）、节杆菌

属（Arthrobacter）和铁锈杆菌属（Ferruginibacte）［52］，茶树-板栗间作显著富集地杆菌属（Geobacter）、盐单胞菌属

（Halomonas）、苍黄杆菌属（Luteolibacter）、Adhaeribacter、Paludibaculum［43］。上述对比结果表明，茶树根际土壤

细菌对不同类型的植物间作具有高度特异性。而茶树野艾蒿间作富集的特异性细菌（芽单胞菌属、纤维堆囊菌属

和玫瑰弯菌属）对茶树生长发育的影响需进行进一步功能解析及分离培养。

3. 4　土壤理化性质与土壤微生物结构的关系

有研究表明，土壤理化性质是驱动茶园土壤微生物群落结构演替的关键生态因子［40， 47］，本研究发现，茶树根

际土壤中真菌与细菌类群对土壤理化因子的响应呈现显著差异特征。在真菌群落层面，大孢圆孢霉属与 pH 呈显

著正相关关系，与有机质、全氮和碱解氮呈显著负相关关系；粗糙孔菌属和绿僵菌属分别与速效钾和有效磷呈显

著负相关关系。细菌群落分析显示，Candidatus_solibacter、酸杆菌属、根霉菌属和苔藓杆菌属与 pH 呈显著正相

关关系，与有机质、全氮、有效磷和碱解氮呈显著负相关关系，值得注意的是，这种微生物-环境因子的互作关系

与间作系统中土壤养分动态变化特征相吻合，具体表现为间作处理显著提升了土壤有机质和全氮含量，但导致有

效磷含量降低，冗余分析进一步验证了上述结果，土壤真菌群落结构变异主要由有效磷、全氮和速效钾驱动；而细

菌群落结构则主要受有机质、pH 和速效钾调控。与茶-大豆-紫云英（Astragalus sinicus）间作系统影响土壤微

生物群落的关键驱动因子高度一致［53］。表明不同农业管理措施下土壤微生物的响应机制具有普适性规律。本研

究通过揭示微生物类群与特定环境因子的响应关系，为茶园土壤健康管理和微生物定向调控提供了理论依据。

4　结论

本研究中，茶园间作野艾蒿显著提高茶树根际土壤中有机质、全氮和速效钾含量，间作茶行和茶树根际土壤
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显著富集玫瑰弯菌属、芽单胞菌属、纤维堆囊菌属和绿僵菌属等有益菌，其相对丰度显著增加，结合以前研究结果

间作野艾蒿具有驱避害虫，增加天敌，调控茶叶品质的作用［17，42］。综上表明，茶树与野艾蒿间作模式具有良好的

生态效益，有望为茶园的生态控草和可持续发展提供一种潜在的解决方案，减轻传统种植模式所带来的问题。
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