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山药田土壤微生物群落分布特征及间作豆科植物的改良效果
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摘　要：为解析山药田连作后的土壤微生态环境变化，探寻连作障碍产生的微生物学机理，采用田间小区试验和

室内检测分析相结合的方法，以粮田土壤为对照，在分析山药田土壤微生物群落分布特征的基础上，探究间作

苜蓿、三叶草和大豆 3 种豆科植物对土壤微生态环境的改良效果。结果表明：在 0 ～ 100 cm 土层中，山药田和

粮田土壤细菌、真菌和放线菌三大微生物种群的数量基本表现为随土层加深而降低的趋势。与粮田相比，山药

苗期 0 ～ 100 cm 土层土壤细菌和真菌数量均表现为山药田土壤高于粮田土壤，特别是真菌数量，高于粮田土壤

1.86 ～ 4.48 倍。而固氮菌和放线菌数量则表现为粮田土壤高于山药田土壤的趋势，特别是 0 ～ 20 cm 土层，分别

比山药田土壤提高了 1.51 和 0.75 倍。山药收获期，0 ～ 20 和 20 ～ 40 cm 土层山药田土壤细菌、固氮菌和放线菌

数量均呈现出低于粮田土壤，而真菌数量高于粮田土壤的趋势，且 0 ～ 100 cm 土层土壤细菌与真菌数量的比值均

降低。间作苜蓿、三叶草和大豆后可显著提高 0 ～ 40 cm 土层土壤中的固氮菌、解磷细菌及放线菌的数量。说明

山药连作会明显影响土壤三大微生物群落的组成结构，而间作豆科植物对土壤微生物群落分布有一定的改良效果。
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健康质量［7-8］。因此，探讨不同作物种植体系的土

壤微生物群落分布特征，揭示土壤微生态环境的变

化，对于探明连作障碍发生机理，制定科学绿色的

连作障碍解决措施具有重要的指导意义。

间作不仅可以充分利用耕地、水分、养分和光

热资源，提高复种指数，借助于种间竞争和互补，

促进农业高产高效［9-10］，同时可通过增加田间地上

地下的种间互作，增加和调控土壤的生物多样性，

并进而影响土壤的微生态环境质量，缓解连作障 

碍［11］。已有研究表明，马铃薯间作蚕豆、荞麦可

明显提高细菌、放线菌的数量，且使优势度指数比

单作提高 2.07 倍和 3.4%［12］。茶树与大豆间作可

增加细菌、真菌和放线菌的数量，微生物多样性明

显改善［13］。山药作为一种营养价值丰富的根茎类

蔬菜，市场需求大，经济效益高，但生产中由于多

年连作和施肥不合理导致的糊头病、根腐病、水痘

病、水疔病等土传病害问题突出，造成山药减产甚

至绝收，危害严重［14］。山药连作后的土壤微生物

种群结构如何变化？突出的连作障碍问题是否与山

药连作导致的微生物种群结构失衡、微生态环境破

坏有关？当前的相关研究还非常有限，特别是针对

在我国长期集约化的种植模式下，土壤性质恶

化、微生态环境失衡、病虫害多发等连作障碍问题

普遍存在［1］。而连作障碍会造成 20% ～ 80% 的当

季作物损失，严重制约农业的可持续发展［2］。不少

研究发现，连作障碍中土传病害的发生与土壤微生

物区系和群落结构的变化密切相关［3］。大豆、花

生和马铃薯等作物生产中，土壤的细菌数量随连作

年限的增加而降低，但真菌数量逐年增加［4-6］。而

土壤微生物作为土壤的重要组成部分，不仅参与土

壤碳、氮等营养元素的循环，影响元素的生物有效

性，而且其种群数量、分布和活性对作物种植体

系、耕作栽培措施、气候变化等引起的土壤环境变

化十分敏感，既是土壤环境变化的指示指标，同时

其变化情况又直接影响着土壤生态系统的稳定性和
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河北的特色麻山药产区。因此，本研究首先以粮田

土壤为对照，明确山药田土壤的微生物种群分布特

征，在此基础上探究间作豆科植物、加强种间互作

对山药田土壤微生态环境的改良效果，旨在为维护

山药田土壤健康，缓解山药连作障碍，促进山药产

业的良性发展提供科学依据。

1　材料与方法

1.1　供试材料

试验于河北省蠡县山药主产区进行，该区域

为温带大陆性气候，年均气温 13.0℃，年均降水

量 522 mm。供试山药品种为棒药。供试土壤为连

作 2 年的山药田土壤和邻近山药田常年种植小麦 -

玉米的粮田土壤。山药的生育期较长，每年一大

茬。一般 4 月底左右开始种植，10 月底前后收获，

收获后至第 2 年种植之前为休闲期。而小麦 - 玉米

轮作粮田，当地一般为 6 月中旬左右播种夏玉米， 

10 月中旬前后收获，之后立即播种冬小麦，至第

2 年 6 月收获后又马上播种夏玉米，全年没有休闲

期。供试山药田 2 年之前也是小麦 - 玉米轮作粮

田，供试土壤类型为潮土，质地为砂质壤土，供试

土壤 0 ～ 20 cm 的土壤理化性质见表 1。

表 1　供试土壤基本理化性质

试验内容 种植系统
有机质

（g/kg）

全氮

（g/kg）

硝态氮

（mg/kg）

有效磷

（mg/kg）

速效钾

（mg/kg）
pH

EC

（μS/cm）

微生物群落特

征试验

粮田 9.05 0.42 26.53 9.51 75.85 8.22 152.6

山药田 10.34 0.50 33.21 10.31 82.31 8.15 168.5

间作豆科

植物试验

第 1 年山药田 10.85 0.54 32.83 9.86 76.21 8.03 179.1

第 2 年山药田 11.72 0.81 35.02 12.87 88.57 8.00 201.2

1.2　试验设计及样品采集测定方法

1.2.1　山药田土壤微生物群落分布特征研究

于山药苗期追肥灌水前（6 月 10 日）和收获

期（10 月 14 日），按五点采样法每 20 cm 1 个土

层，分五层采集 0 ～ 100 cm 土层的山药田土壤样

品，同时采集相邻小麦 - 玉米轮作粮田的土壤作为

对照，每个处理 3 次重复。采集的土样迅速装入无

菌袋，放入冰盒，带回实验室 4℃冰箱暂存，用于

土壤细菌、固氮菌、真菌和放线菌数量的检测，检

测方法采用微生物培养计数法［15］。本季试验田 5

月 1 日播种，35 d 左右出苗，因此，山药苗期采样

时，粮田对应的是冬小麦收获期，而山药收获期采

样时，粮田对应的是夏玉米收获期。

1.2.2　间作豆科植物对山药田土壤的改良效果研究

第 1 年试验设置 3 个处理，分别为：（1）单

作山药（对照）；（2）间作苜蓿（于山药行间种

植苜蓿）；（3）间作三叶草（于山药行间种植三

叶草）。山药于 5 月 1 日播种，5 月 17 日间作 2 种

豆科植物，10 月份收获。第 2 年试验除设置了与

第 1 年相同的 3 个处理外，又增加了间作大豆处

理，总计 4 个处理。山药于 5 月 8 日播种，5 月

20 日间作 3 种豆科植物，10 月收获。2 年的试验

小区面积分别为 39 m×2.3 m =89.7 m2 和 34 m× 

2.3 m =78.2 m2。每个处理设置 3 次重复，随机排

列。人工种植山药，苜蓿和三叶草于山药行间撒

播，播种量均为 10 kg/hm2，大豆于山药行间采用

单行穴播，每穴 1 粒种子。两年的基肥施用量均为 

N 90 kg/hm2，P2O5 180 kg/hm
2，K2O 90 kg/hm

2，追肥施

用量均为 N 210 kg/hm2，K2O 240 kg/hm
2，追肥于苗

期（6 月 15 日）、根茎膨大初期（8 月 12 日）和根

茎膨大盛期（9 月 9 日）分 3 次施入，每次追肥后

的灌水量为 40 m3 左右，其他田间管理按农民常规 

进行。

2 年试验均于山药收获期（10 月 16 日），利用

五点采样法分别采集 0 ～ 20 和 20 ～ 40 cm 土层的

土壤样品，土样迅速装入无菌袋，放入冰盒，带回

实验室 4℃冰箱暂存，用于土壤细菌、固氮菌、解

磷细菌、解钾细菌、真菌和放线菌数量的检测，检

测方法采用微生物培养计数法［15］。

1.3　相关指标计算与统计分析

试验数据用 Excel 2019 进行处理和绘图，SPSS 

24.0 进行统计分析，两组比较采用 t 检验，3 组及

以上多重比较采用 Duncan 法。每克干土中微生物

数量计算方法如下：

每克干土菌落数 = 菌落平均数 × 稀释倍数，

单位为 cfu/g。
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2　结果与分析

2.1　山药田土壤微生物群落分布特征研究

2.1.1　细菌数量和固氮菌数量

2.1.1.1　细菌数量  图 1SB 表明，随土层深度的

增加，土壤细菌数量均呈逐渐减少的趋势。山药

田土壤细菌数量在收获期低于苗期，而粮田土壤

细菌数量两个时期差异不大。山药苗期，0 ～ 20、

20 ～ 40、40 ～ 60、60 ～ 80 和 80 ～ 100 cm 土层

的山药田土壤细菌数量均高于粮田土壤，分别为粮

田土壤的 4.53、2.20、2.04、1.24 和 1.5 倍，在 60 

cm 以上 3 个土层差异显著。山药收获期，0 ～ 20、

20 ～ 40 和 40 ～ 60 cm 土层的粮田土壤细菌数量分

别为山药田土壤的 1.26、1.21 和 1.65 倍。60 ～ 80

和 80 ～ 100 cm 则表现为山药田土壤细菌数量高于

粮田土壤，但差异不显著。

2.1.1.2　固氮菌数量  山药苗期和收获期，山药田

土壤和粮田土壤中固氮菌的数量均随着土层深度

的增加而减少（图 1SN）。山药苗期，在 0 ～ 20、

20 ～ 40、40 ～ 60、60 ～ 80 和 80 ～ 100 cm 土

层均表现为粮田土壤固氮菌数量高于山药田土

壤，粮田土壤固氮菌数量分别为山药田土壤的

1.51、1.04、1.01、1.34 和 1.58 倍， 除 20 ～ 40 和

40 ～ 60 cm 土层外，其余土层二者均差异显著。山

药收获期，0 ～ 20 和 20 ～ 40 cm 土层，粮田土壤

分别为山药田土壤的 1.39 和 1.05 倍。但 20 cm 以

下土层山药田土壤固氮菌数量与粮田土壤差异不 

显著。
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图 1　山药田和粮田不同土层土壤细菌（SB）和固氮菌（SN）数量的比较

注：A、B、C、D、E 分别表示 0 ～ 20、20 ～ 40、40 ～ 60、60 ～ 80 和 80 ～ 100 cm 土层，不同小写字母表示同一土层不同处理间差异显著

（P<0.05），下同。

2.1.2　真菌数量

由图 2 可以看出，随着土层深度的增加，土

壤中真菌数量基本呈现减少的趋势。山药苗期，

0 ～ 20、20 ～ 40、40 ～ 60、60 ～ 80 和 80 ～ 100 

cm 土层均表现出山药田土壤真菌数量显著高于

粮田土壤的结果，分别为粮田土壤的 2.74、4.48、

4.02、3.39 和 1.86 倍。山药收获期，20 ～ 40 cm 土

层山药田土壤真菌数量为粮田土壤的 1.26 倍，差

异显著。而 0 ～ 20 和 40 cm 以下土层山药田和粮

田土壤真菌数量基本相当。

2.1.3　放线菌数量

从图 3 可以看出，山药收获期土壤放线菌

数量低于山药苗期。山药苗期，0 ～ 20 cm 土

层的粮田土壤放线菌数量较山药田土壤提高了

75.31%（P<0.05），20 ～ 40 cm 土层差异不大，但

40 ～ 60、60 ～ 80 以及 80 ～ 100 cm 土层山药田

土壤的放线菌数量分别为粮田土壤 2.18、2.20 和

1.24 倍，且在 40 ～ 80 cm 间的两个土层差异显著。

山药收获期，0 ～ 20 和 20 ～ 40 cm 土层的粮田土

壤放线菌数量为山药田土壤的 1.28 和 1.57 倍，而
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40 ～ 60、60 ～ 80 和 80 ～ 100 cm 土层的山药田土

壤放线菌数量分别为粮田土壤的 1.49、1.16 和 1.10

倍，且 0 ～ 60 cm 的 3 个土层差异达显著水平。
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图 3　山药田和粮田不同土层土壤放线菌数量的比较

2.1.4　细菌数量和真菌数量的比值分析

表 2 可知，山药苗期，除粮田土壤 0 ～ 20 

cm 土层细菌数量和真菌数量的比值较低，山药田

80 ～ 100 cm 土层较高外，两种土壤细菌数量和真

菌数量的比值均表现为随土层深度的增加逐渐减

小。0 ～ 20 cm 土层，山药田土壤细菌数量和真

菌数量的比值显著高于粮田土壤，而 20 ～ 100 cm

各土层则均表现为粮田土壤高于山药田土壤，且

20 ～ 80 cm 的 3 个土层均差异显著。山药收获期，

两种土壤随土层深度增加，细菌数量和真菌数量的

比值均增大，且粮田土壤的细菌数量和真菌数量的

比值高于山药田土壤，但只有 40 ～ 60 cm 土层差

异显著。

表 2　山药田和粮田不同土层土壤细菌数量和 

真菌数量的比值

生育期 土层（cm）
细菌 / 真菌

山药田土壤 粮田土壤

苗期   0 ～ 20 1750.00±145.85a 1060.03±37.62b

20 ～ 40 948.15±29.36b 1930.23±112.24a

40 ～ 60 603.75±19.56b 1713.77±98.53a

60 ～ 80 302.18±16.44b 1481.48±107.82a

80 ～ 100 649.00±17.37a 807.12±15.26a

收获期   0 ～ 20 260.97±12.18a 350.03±11.27a

20 ～ 40 314.02±9.87a 480.22±13.45a

40 ～ 60 556.28±29.26b 638.31±52.31a

60 ～ 80 966.29±31.22a 987.53±28.46a

80 ～ 100 958.92±36.89a 986.00±34.40a

注：同行不同小写字母表示同一土层不同处理间差异显著（P<0.05）。

2.2　间作豆科植物对山药田土壤的改良效果研究

2.2.1　对土壤细菌及固氮菌、解磷细菌和解钾细菌

数量的影响

2.2.1.1　对土壤细菌数量的影响　图 4SB 可知，

第 1 年，和对照相比，间作苜蓿和间作三叶草的

0 ～ 20 cm 土层土壤细菌数量均显著降低，分别仅

为对照的 85.36% 和 70.73%。第 2 年，0 ～ 20 cm

土层，间作苜蓿、三叶草、大豆的土壤细菌数量分

别仅为对照的 39.14%、20.66% 和 62.76%，各处理

间差异显著。20 ～ 40 cm 土层，间作苜蓿、三叶草

和大豆的土壤细菌数量与对照相比分别显著降低了

88.15%、85.92%、89.25%，但不同间作模式间差异

不大。

2.2.1.2　对土壤固氮菌数量的影响　图 5SN 表明，

第 2 年山药间作 3 种豆科植物后，土壤中固氮菌数

量均增加，但两个土层之间差异不大。0 ～ 20 cm 

土层，山药间作苜蓿、三叶草和大豆后，土壤中

固氮菌数量和对照相比分别增加 1.57、1.18 和 0.52

倍，以间作苜蓿和三叶草效果最为明显。20 ～ 

40 cm 土层，与对照相比，间作苜蓿、三叶草和大

豆的土壤固氮菌数量分别显著增加 4.33、1.83 和 

1.08 倍。

2.2.1.3　对土壤解磷细菌数量的影响　图 5SP 可

知，与对照相比，第 2 年 0 ～ 20 cm 土层，间作苜

蓿、三叶草和大豆的土壤解磷细菌数量分别显著增

加 2.01、2.32 和 2.36 倍，但 3 种间作处理间差异不

显著。20 ～ 40 cm 土层的土壤解磷细菌数量分别较

对照增加 57.14%、96.42% 和 28.57%，且间作三叶

草的效果最优。

2.2.1.4　对土壤解钾细菌数量的影响　与对照相

比，第 2 年 0 ～ 20 cm 土层，与对照相比，间作苜

蓿、三叶草和大豆的土壤解钾细菌数量分别显著降

低 32.50%、61.41% 和 63.15%。20 ～ 40 cm 土 层，

山药间作苜蓿、三叶草和大豆后土壤解钾细菌数量

分别较对照显著降低了 40.00%、85.71% 和 78.57%

（图 5SK）。

2.2.2　对土壤真菌数量的影响

与对照相比，第 1 年 0 ～ 20 cm 土层间作苜

蓿和三叶草土壤真菌数量无显著变化，第 2 年随

土层加深，土壤真菌数量呈减少趋势。0 ～ 20 和

20 ～ 40 cm 土层均表现为间作苜蓿显著降低土壤真

菌数量分别达 68.36% 和 40.63%，0 ～ 20 cm 土层

间作三叶草和大豆对土壤真菌数量的影响不大，但
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20 ～ 40 cm 土层间作三叶草和大豆的土壤真菌数

量反而显著提高，分别为对照的 2 和 2.22 倍（图

4SF）。

2.2.3　对土壤放线菌数量的影响

第 1 年山药间作苜蓿和三叶草后，0 ～ 20 cm

土层土壤放线菌数量均显著提高，分别达对照

的 2.33 和 2.83 倍。 第 2 年，20 ～ 40 cm 土 层 的

土壤放线菌数量低于 0 ～ 20 cm 土层。和对照相

比，山药间作苜蓿、三叶草和大豆后，0 ～ 20 cm

土层放线菌数量分别显著增加 5.97、12.46 和 8.01

倍，且山药间作苜蓿、大豆显著低于间作三叶草。

20 ～ 40 cm 土层，山药间作苜蓿、三叶草和大豆后

土壤放线菌数量较对照分别增加 1.11、1.00 和 0.42

倍（图 4SA）。
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图 4　山药间作豆科植物对土壤细菌（SB）、真菌（SF）和放线菌（SA）数量的影响
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图 5　山药间作豆科植物对土壤固氮菌（SN）、解磷细菌（SP）和解钾细菌（SK）数量的影响（第 2 年）

3　讨论

细菌、真菌和放线菌是土壤中的三大微生物群

落，其中细菌所占比例最大，参与土壤有机质分解

和氨化反应等多种生物学过程［16］。氮是植物必需

的大量营养元素，土壤中固氮菌的数量直接影响着

土壤的固氮能力和供氮潜力［17］。真菌是指示土壤

质量变化的重要指标，同时也是土传病害的主要病

原菌来源［18］。放线菌可以分解多数细菌和真菌不

能分解的化合物，有些放线菌还可以分泌抗生素，

抑制土壤中有害病原微生物的生长［19］。连作年限

对土壤中的微生物群落组成及数量影响显著，甄文

超等［20］研究表明，连作草莓根际的土壤细菌总量

减少 88%，根际和根表土壤细菌数量和真菌数量的

比值分别下降 93.2% 和 63.1%。刘来等［21］研究发

现，随辣椒连作年限的增加，土壤细菌数量和放线

菌数量急剧减少，而真菌数量增加。山药连作后，

收获期 40 cm 以上土层的山药田土壤细菌数量和放

线菌数量均显著低于粮田土壤，0 ～ 20 cm 土层山

药田土壤固氮菌数量也显著降低，而 20 ～ 40 cm

土层的土壤真菌数量则较粮田表现出明显的增加趋

势，土壤细菌数量和真菌数量的比值在 0 ～ 100 cm

各土层均低于粮田土壤，说明山药连作后的土壤亦

呈现出了由细菌型向真菌型转变的趋势。而真菌中

的镰刀菌属、被孢霉属、接合菌属、翅孢壳属和球

囊霉属的增加可能正是导致山药田土传病害增加的

直接原因［22］。

豆科植物不仅可以通过自身的固氮作用为非固

氮植物提供氮素营养，还能利用根系的化感作用影

响另一种植物的生长［23］。在间作种植模式下，由
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于豆科植物和非豆科植物地下根系的相互作用，改

变了土壤理化性质［24］，必然会影响微生物群落的

变化和土壤的微生态环境质量。稻草和三叶草间

作，桑树与苜蓿、大豆间作均能提高土壤中的微生

物数量和种类［25-27］。本研究中，和单作相比，山

药间作豆科植物后，0 ～ 20 和 20 ～ 40 cm 土层的

土壤细菌和解钾细菌数量均有降低趋势，是否与间

作豆科植物后根系分泌的化感物质影响了土壤细

菌和解钾细菌的增殖有关［28］？还有待于今后进一

步深入研究。因此，采用山药与豆科植物间作种植

模式时要注意钾养分的补充。但间作豆科植物显著

提高了土壤固氮菌、解磷细菌和放线菌数量，与

张月萌等［29］研究中山药 - 苜蓿、山药 - 三叶草间

作模式下，0 ～ 20 和 20 ～ 40 cm 土层的土壤硝态

氮、有效磷含量均显著提高的结果正好吻合。且间

作苜蓿对土壤固氮菌数量的增加效果明显优于间作

三叶草和大豆，这可能是由于苜蓿的结瘤固氮与根

系互作正相关，而苜蓿的根系较深，与山药的根系

互作更为紧密，导致山药竞争吸氮越多，苜蓿则通

过促进根瘤的生长和增加固氮菌数量来吸收更多的

氮素来满足自身的生长发育需求［30］。对土壤真菌

的影响，第 2 年间作三叶草、大豆对 0 ～ 20 cm 土

层影响不大，20 ～ 40 cm 土层反而显著提高，而

间作苜蓿有降低土壤真菌数量的趋势，尤其是第 2

年，与单作相比，0 ～ 20 和 20 ～ 40 cm 分别降低

了 68.36% 和 40.63%。间作种植模式可通过影响土 

壤中根系分泌物的种类间接影响土壤真菌数量的变

化［31］，但不同的豆科植物表现出了不同的影响趋

势，其原因还有待于今后进一步研究探讨。近年

来，微生物肥料因具有根际促生菌和多种有益微生

物［32］而应用广泛，而本研究结果表明，山药田间

作豆科植物通过增加地上地下生物多样性，也在一

定程度上改善了山药田土壤微生态环境。但对于门

水平的微生物丰度和微生物群落多样性的变化还有

待于今后用高通量测序等方法进一步研究，对于间

作豆科植物后对山药地上部生长发育及产量品质的

影响也有待于进一步探讨。

4 结论

山药连作后，与粮田种植体系相比，山药苗期

0 ～ 100 cm 土壤细菌和真菌数量均表现为山药田

土壤高于粮田土壤，而 0 ～ 20 cm 土层土壤固氮菌

和放线菌数量则表现为粮田土壤高于山药田土壤的

趋势。山药收获期，0 ～ 20 和 20 ～ 40 cm 土层山

药田土壤细菌、固氮菌和放线菌数量较粮田土壤降

低，而真菌数量增加，且 0 ～ 100 cm 土层土壤细

菌与真菌数量的比值均降低。山药间作豆科植物后

显著提高了 40 cm 以上土层的土壤固氮菌、解磷细

菌和放线菌数量。说明间作豆科植物会通过影响土

壤微生物群落的组成结构影响山药田土壤的微生态

环境，缓解连作障碍。
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Distribution characteristics of soil microbial community in yam field and improvement effect of intercropping 
legumes
YANG Xue-zhen1，2，LUO Tong-yang3，ZHAO Xue-ping4，ZHANG Shu-yan3，XU Hua-sen1，SUN Zhi-mei1*（1．College 

of Resources and Environmental Science，Hebei Agricultural University，Baoding Hebei 071001；2．Key Laboratory for 

Farmland Eco-Environment of Hebei，Baoding Hebei 071001；3．Hebei Research Institute of Microbiology，Baoding 

Hebei 071051；4．Xingtai Modern Occupation School，Xingtai Hebei 054000）

Abstract：In this paper，a field experiment combined with laboratory analysis were used to study the characteristics of soil 

microbial community distribution  in yam field compared with  that  in grain  field，and the  improvement effects of alfalfa，

clover and soybean intercropping with yam on soil microecological environment．The results showed that the numbers of soil 

bacteria，fungi and actinomycetes in yam field and grain field both decreased with the deepening of soil layer in 0 ～ 100 cm． 

The numbers of soil bacteria and fungi in yam seedling stage were higher than those in grain field，especially the number of 

fungi，which was enhanced by 1.86 ～ 4.48 times．Nevertheless，the numbers of nitrogen-fixing bacteria and actinomycetes 

in grain field were higher than those in yam soil，with magnitudes being 1.51 and 0.75 times higher in 0 ～ 20 soil layer，

respectively．At harvest，the numbers of bacteria，nitrogen-fixing bacteria and actinomycetes in 0 ～ 20 and 20 ～ 40 cm 

soil layers of yam field were lower than those in grain field，while the number of fungi was higher，and the ratio of bacteria 

to fungi in 0 ～ 100 cm soil layer was also decreased．Intercropping yam with alfalfa，clover and soybean could significantly 

increase  the numbers of soil nitrogen-fixing bacteria，phosphate-solubilizing bacteria and actinomycetes  in 0 ～ 40 cm 

soil  layer．The results  indicated  that continuous cropping of yam could significantly affect  the composition and structure 

of soil microbial communities，and  intercropping  legumes had been helpful  for  the  remediation of soil microecological  

environment.

Key words：yam field；grain field；microbial community distribution；intercropping；legumes；improvement effects


