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稻豆轮作对土壤理化性质及微生物群落的影响
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摘    要： 为了研究稻豆轮作对土壤理化性质和微生物群落结构的影响，采用常规土壤理化分析和微生物分析

方法，以在海南岛东方市实施的稻-稻-稻（RRR）连作和稻-豆-稻（RSR）轮作下的土壤为研究对象，比较了水稻

连作和稻豆轮作下的土壤理化性质、碳组分和微生物群落结构的差异。结果显示，RSR处理的土壤有机质、

全氮含量、有效磷、速效钾、水稻产量，均高于 RRR处理，说明稻豆轮作显著提高了土壤全氮、速效钾含量并

降低了 pH值；土壤微生物分析结果表明，RSR处理的土壤细菌 ACE、Chao1和 Shannon指数值比 RRR处理

提高了 40.2%、40.3%、5.7%；土壤微生物分析结果还表明，RSR处理的土壤真菌 Shannon和 Simpson指数比

RRR处理提高了 20.1%和 16.5%。土壤微生物分析结果说明，稻豆轮作对土壤微生物群落组成产生了显著

影响。土壤细菌和真菌群落组成与土壤有机质、速效钾、pH、热水可提取碳（HWEC）、微生物生物量碳

（MBC）呈极显著（P<0.01）相关。本研究结果表明，稻豆轮作显著提高了土壤微生物群落结构，促进了有机质

分解、提高了磷和速效钾的有效性，从而提高了作物产量。
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水稻（Oryza sativa L.）是我国乃至世界上最重

要的粮食作物之一，对保障我国粮食安全意义重

大[1]。目前海南岛稻田以双季稻耕作模式为主，长

期的连作和依赖化学肥料，降低了土壤微生物活

性和土壤养分的转化，这导致作物减产和土传病

害增加，不利于农业生产的可持续发展[2 − 3]。稻田

采用水旱轮作是克服水稻连作障碍的有效措

施[4]。轮作是指在同一块土地上有计划地按顺序

种植不同种类作物的复种方式[5]。水旱轮作能够

显著提高土壤有机质的矿化速率，使土壤有机物

质短期内快速下降，导致团聚体裂解和重组，促进

养分的周转和循环利用[6]。土壤团聚体是土壤结

构的基础[7]，它在土壤中具有保证和协调土壤中的

水肥气热、影响土壤微生物活性、维持和稳定土壤

疏松熟化具有重要意义[8]，但团聚体的形成和稳定

性受生物和非生物因素的影响较多[9]。在非生物

因素中，轮作能够显著增加表层土壤水稳性大团

聚体的数量，从而促进土壤团聚体形成和稳定[10]。

在生物因素中，土壤微生物通过代谢活动释放的

代谢产物和酶类物质来影响土壤有机质及土壤团

聚过程[11]。稻豆轮作能够缓解土壤盐渍化、有效

提高土壤大团聚体的比例，增加团聚体的稳定性，

提高土壤有机碳的含量，增加土壤微生物多样性，

对实现农业可持续发展具有重要意义 [12 − 14]。目

前，关于稻豆轮作对土壤理化性质和微生物群落

结构的影响研究报道较少。为此，以水稻连作和

稻豆轮作为研究对象，结合土壤理化性质和微生

物的分析方法，探究不同施肥处理对土壤的综合 
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影响，以期为稻豆轮作的实际应用提供科学依据。

 1    研究地区与方法

 1.1    研究区概况   试验地为海南省东方市农乐南

繁科技有限公司田间实验基地（18°87′ N，108°70′E），
属热带季风海洋性气候，年平均降水量为 950 mm，

年平均蒸发量 2 300 mm，土壤类型为水稻土。试

验布置前耕层土壤基础理化性质为 pH 5.4，土壤全

氮 0.43 g·kg−1，有机质 1.34 %，有效磷 28.51 mg·kg−1、
速效钾 84.98 mg·kg−1。
 1.2    试验设计   试验开始于 2021年 7月，试验共

设 2个处理：水稻连作（稻-稻-稻）处理（RRR）和水

稻-大豆-水稻轮作（稻-豆-稻）处理（RSR）；每个处

理 4次重复，共 8个小区。水稻季氮、磷、钾肥用

量分别为 180、90、120 kg·hm−2，磷肥和钾肥作为

底肥一次性施入，氮肥分别在播前、分蘖期、抽穗

期按比例 40∶35∶25施入；大豆季氮、磷、钾肥用

量为 150、150 、150 kg·hm−2 。
供试水稻品种为‘寿乡一号’，大豆品种为‘闽

豆 64’，由海南农乐南繁科技有限公司提供。水稻

连作播种日期： 2021年 7—11月；收获日期：

2022年 2—6月、2022年 8—11月；水稻播种量为

45 kg·hm−2，株行距为 25 cm×25 cm。稻豆轮作播

种日期： 2021年 7—11月，收获日期： 2021年

12月—2022年 3月、2022年 8—11月；水稻播种

量为 90 kg·hm−2，株行距为 20 cm×25 cm，播种深度为

5 cm。试验周期为 1 a，栽培和植保等田间管理与

农户保持一致。

 1.3    样品采集和分析方法   
 1.3.1   土样采集　 采用 5点取样法采集 RRR和

RSR处理种植前后 0～30 cm耕层土壤，过 2 mm
筛并将土壤样品分为 3个部分，一部分保存于

−80 ℃ 冰箱中，用于测定微生物多样性；一部分存

于 4 ℃ 冰箱中，用于测定土壤微生物量碳氮及有

机碳组分；剩余部分风干，用于测定土壤理化性质

及土壤团聚体。

 1.3.2   土壤理化性质测定　 土壤微生物生物量碳

采用氯仿熏蒸 -K2SO4 浸提法测定 [15]；水溶性碳

（WSC）和热水可氧化碳（HWEC）含量采用振荡浸

提分光光度法测定[16]；测土壤 pH时按土水质量比

1∶2.5配样，pH计测定[17]；土壤有机碳采用外加热

重铬酸钾氧化法容量测定；全氮用凯氏定氮法测

定；有效磷采用 0.5 mol·L−1 碳酸氢钠法测定；速效

钾采用中性乙酸浸提法测定[18]；土壤团聚体稳定性

采用湿筛法测定[19]。

 1.3.3    土壤微生物多样性测定　  根据 DNeasy
Power Soil Kit（QIAGEN）试剂盒说明书对土壤总

DNA进行提取，利用 Novaseq 6000 PE250平台对

提取的 DNA质量浓度和纯度进行检测；对细菌

16S rDNA V4+V5区和真菌 ITS1F和 2R区域进

行扩增。对构建好的文库进行检验、测序。对测

序结果进行操作单位聚类与分析、Alpha多样性分

析、Beta多样性分析及不同分类水平的群落结构

分析。

 1.3.4    植株样品采集与分析　  于 2021−11−08、
2022−03−15、2022−11−25测定 RRR和 RSR处理

水稻成熟期的产量。植株全氮含量采用凯氏定氮

法测定 [18]，并计算周年产量、吸氮量和氮肥利用

率。计算如下：（1）产量=每季产量之和；（2）吸氮

量=每季（秸秆+籽粒）含氮量×产量；（3）氮肥利用

率=吸氮量×氮肥投入量。

 1.4     数据处理    采用 Excel  2016和 IBM  SPSS
23.0软件对数据进行统计分析，采用单因素（one-
way ANOVA）进行方差分析，Duncan法进行多重

比较（P<0.05），利用软件 Origin Pro 2021作图。图

标中数据为平均值±标准差。

 2    结果与分析

 2.1    稻豆轮作体系对作物吸氮量的影响   如表 1
所示， RRR处理与 RSR处理相比，水稻周年产量、

周年吸氮量、氮素利用效率和下季水稻产量产生了

显著变化。RSR处理的周年产量为 7 869.2 kg·hm−2，
 

表 1    稻稻连作和稻豆轮作周年产量、周年吸氮量、氮素利用率和第二季水稻产量

处理 氮投入量/（kg·hm−2） 周年产量 /（kg·hm−2） 周年吸氮量/（kg·hm−2） 氮素利用率/% 第二季水稻产量/（kg·hm−2）

RRR 360 9 520.6±115.5a 175.6±12.6b 48.8±3.47b 4 748.5±26.3b

RSR 330 7 869.2±367.8b 274.2±8.10a 83.1±2.46a 5 865.4±36.1a

　　注： 小写字母表示不同处理之间的显著差异（P <0.05）。下同
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与 RRR处理相比降低了 17.3%。RSR处理周年吸

氮量为 274.2  kg·hm−2，氮素利用率为 83.1%，与

RRR处理相比分别显著提高了 56.2%和 70.3%。

RSR处理的第二季水稻产量为 5 865.4 kg·hm−2，与

RRR处理相比提高了 23.5%。

 2.2     稻豆轮作下土壤理化性质的变化    如表 2
所示，与 RRR处理相比，RSR处理土壤理化性质

产生了显著变化。RSR处理土壤的全氮含量为

0.57 g·kg−1，有效磷含量为 38.4 mg·kg−1，与 RRR处

理相比分别显著提高了 16.6%和 12.6%。土壤速

效钾和有机质含量为 109.1 mg·kg−1 和 15.7 g·kg−1，
与 RRR处理相比分别显著提高了 14.3%和 26.6%。

RSR处理土壤 pH为 5.14，与 RRR处理相比降低

了 0.51。
 2.3    稻豆轮作下土壤团聚体的变化   土壤团聚体

作为土壤的基本结构之一，其组成和稳定性影响

土壤养分在团聚体中的分布。不同粒级团聚体的

组成是鉴定土壤肥力状况的指标之一。土壤团聚

体的组成主要受不同粒径分布和轮作模式影响。

如表 3所示，轮作处理土壤水稳性平均质量直径

（MWD）和几何平均直径为 0.32 和 0.906 mm，与

RRR处理相比，上升了 0.01 和下降了 0.001 mm，

大团聚体比例（  R  >0.25）为 0.24  mm，下降了

0.01 mm。
 
 

表 2    不同处理对土壤理化性质的影响

处理 有机质/（g·kg−1） 全氮/（g·kg−1） 有效磷/（mg·kg−1） 速效钾/（mg·kg−1） pH

RRR 12.4±0.23b 0.49±0.06a 34.1±1.38b 95.4±0.98b 5.65±0.2a

RSR 15.7±0.46a 0.57±0.03a 38.4±4.79a 109.1±9.44a 5.14±0.1b
 
 

表 3    不同处理对土壤水稳性团聚体的影响 mm

处理 平均质量直径（MWD） 几何平均直径（GMD） 大团聚体比例（R>0.25）

RRR 0.31±0.01a 0.907±0.000 1a 0.23±0.04a

RSR 0.32±0.01a 0.906±0.000 1a 0.24±0.03a
 
 

 2.4    稻豆轮作下土壤碳组分的变化   土壤碳组分

能直观反映土壤碳动态，常与养分循环、团聚体稳

定性等土壤功能联系在一起。同时土壤碳组分也

是土壤健康的重要组成部分，与土壤养分有效性

及微生物活性密切相关。土壤碳组分中除土壤有

机碳（SOC）外，微生物生物量碳（MBC）、热水可提

取碳（HWEC）、水溶性碳（WSC）也是碳组分的重

要组成部分，是反映土壤健康的重要指标。如表 4

所示，RRR处理与 RSR处理相比，土壤有机碳组

分产生了显著性变化。RSR处理的热水可提取碳

（HWEC）、 水 溶 性 碳 （WSC）含 量 分 别 为 43.7、
10.3 mg·kg−1，与 RRR处理相比分别显著提高了

35.7%和 18.9%。 RSR处 理 微 生 物 生 物 量 碳

（MBC）和土壤有机碳（SOC）的含量分别为 34.8
和 1.79 g·kg−1，与 RRR处理相比，显著提高 38%
和 26.9%。

 
 

表 4    不同处理对土壤有机碳组分的影响

处理
土壤有机碳（SOC）/

（g·kg−1）
热水可提取碳（HWEC）/

（mg·kg−1）
水溶性碳（WSC）/

（mg·kg−1）
微生物生物量碳（MBC）/

（mg·kg−1）

RRR 1.41±0.03b 32.2±0.74b 8.66±1.12b 25.2±0.60b

RSR 1.79±0.05a 43.7±2.14a 10.3±0.04a 34.8±2.49a

 
 

 2.5    稻豆轮作下土壤微生物多样性变化   

 2.5.1   稻豆轮作下土壤微生物 α多样性　 Ace值

是用来估计群落中含有 OTU数目的指数，使用

Chao1算法估算群落中所含 OTU数目，其中

Ace和 Chao1的数值越大代表样本中所含物种越

多；Shannon和 Simpson指数用于评估样本中物种

组成的多样性，数值越大代表该环境中的多样性

越高。如表 5所示，RRR处理与 RSR处理相比，

土壤微生物丰度和多样性产生了显著性变化。

RSR处理下土壤细菌的 ACE指数、Chao1指数和
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Shannon指数，与 RRR处理相比，分别显著提高

了 40.2%、40.3%、5.7%，对 Simpson指数则无显著

影响。RSR处理与 RRR处理相比，土壤真菌

Shannon指数和 Simpson指数，显著提高了 20.1%
和 16.5%。稻豆轮作没有对土壤真菌 Ace指数和

Chao1指数产生显著性影响。
 
 

表 5    不同处理对土壤微生物 α多样性的影响

种植方式 微生物 ACE指数 Chao1 指数 Shannon指数 Simpson指数

RRR 细菌 Bacteria 1 390.8±35.2b 1 386.9±34.5b 9.33±0.13b 0.99±0.000 6a

RSR 细菌 Bacteria 1 949.6±142.1a 1 945.9±142.5a 9.86±0.14a 0.98±0.000 3a

RRR 真菌 Fungus 265.7±44.5a 265.5±44.4a 4.03±0.33b 0.79±0.04b

RSR 真菌 Fungus 328.5±42.4a 328.5±42.4a 4.84±0.25a 0.92±0.02a
 
 

 2.5.2   稻豆轮作下土壤微生物优势菌属分析　 不
同耕作条件下土壤共有 11个优势细菌属（选取相

对丰度前 10位，其他属为 other）。如图 1-a所示，

土壤细菌属水平的群落结构基本一致。其中，轮

作处理下的优势细菌属为 Koribacter 菌属（平均相

对丰度为 1.7%）、红游动菌属（Rhodoplanes 平均相

对丰度为 1.3%）、硫杆菌（Thiobacillus 平均相对丰

度为 1.6%）、戴氏菌属（Dyella 平均相对丰度为

1.9%），这 4个优势菌属累计相对丰度为 6.5%。

与 RRR处理相比，RSR处理 Koribacter 菌属、红

游动菌属（Rhodoplanes）、硫杆菌属 （Thiobacil-
lus）、戴氏菌属（Dyella）的相对丰度分别显著提高

了 35.4%、91.4%、161.8%、275.5%，Anaerolinea 菌

属的相对丰度显著降低了 69.9%。
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图 1    不同处理对细菌优势菌属（a）和真菌优势菌属（b）的影响
 

不同耕作条件下土壤共有 11个优势真菌属

（选取相对丰度前 10位，其他属 other）。如图 1-
b所示，土壤真菌属水平的群落结构基本一致。

其中，轮作处理下的优势真菌属为小被孢霉属

（Mortierella 平均相对丰度 1.5%）、柄孢壳属

（Zopfiella  平 均 相 对 丰 度 3.5%）、 镰 刀 菌 属

（Fusarium 平均相对丰度 1%）、 Apiosordaria 属

（Apiosordaria 平均相对丰度 1.5%），这 4个优势菌

属累计相对丰度为 1.9%。与 RRR处理相比，

RSR处理小被孢霉属（Mortierella）、柄孢壳属

（Zopfiella）、镰刀菌属（Fusarium）、Apiosordaria 属

的相对丰度分别提高了 690.6%、428.7%、398.4%、

11.3%。 Westerdykella 菌属和伪硫杆菌 （Pseudothie-
lavia）的相对丰度分别显著降低 31.9%和 57.4%。

 2.5.3   不同处理下土壤微生物群落结构分析　 采
用 基 于 Bray-Curtis距 离 矩 阵 的 主 坐 标 分 析

（PCoA）来分析不同处理下的土壤细菌群落结构差

异。PCoA结果的分析表明（图 2-a），前 2个主成

分解释了 84.1%的细菌群落变异；结合 PERMA-
NOVA分析结果表明，不同耕作模式下细菌

OTU数目在两轴间存在显著差异，说明 RSR处理

对土壤细菌群落结构产生了显著性影响。PCoA
结果的分析表明（图 2-b），前 2个主成分解释了

72.9%的真菌群落变异；结合 PERMANOVA分析
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的结果表明，不同耕作措施下真菌 OTU数目在两

轴间存在显著差异，说明 RSR处理对土壤真菌群

落结构产生了显著性影响。

 2.6    土壤细菌、真菌群落组成与土壤性质相关性

分析    土壤细菌群落（图 3）与土壤速效钾（r=
0.49）、有机质（r=0.19）、HWEC （r=0.25）、MBC （r=

0.33）呈显著相关性（P<0.05）。说明土壤速效钾、

有机质、HWEC和 MBC对土壤细菌产生了显著

影响，而与土壤全氮、有效磷、pH、WSC、MWD、

产量无明显差异（P>0.05）。这说明土壤细菌主要

受土壤速效钾、有机质、HWEC、MBC指标变化

而改变。
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图 3    土壤细菌、真菌群落组成与土壤性质的关系
 

土壤真菌群落（图 3）与土壤速效钾（r=0.60）、

有机质（r=0.56）、HWEC（r=0.58）呈显著相关性

（P<0.05），与 MBC（r=0.59）呈极显著相关性（P<

0.01）。这说明土壤真菌群落主要会随着土壤速效

钾、有机质、HWEC和MBC的变化而发生改变。

 3    讨　论

 3.1    稻豆轮作对作物氮产量的影响   土壤养分含

量和作物产量是衡量土壤能否可持续生产的主要

指标，而土壤养分是提高轮作系统生物量的主要
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图 2    不同处理下土壤细菌（a）和真菌（b）群落结构 PCoA分析
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因素[20 − 21]。与水稻连作相比，RSR处理水稻周年

产量下降了 17.3%。RSR处理周年吸氮量和氮素

利用率，与 RRR相比提高了 56.2%和 70.3%。

RSR处理第二季水稻产量，与 RRR处理相比提高

了 23.5%。因为轮作处理中大豆的单产较低，从而

使轮作周年产量下降，而同时大豆籽粒含氮量较

高，使 RSR处理周年氮产量得到提高。轮作影响

土壤团粒结构，改善了土壤养分供给能力，促进植

株的干物质积累与营养元素含量，从而提高了下

茬水稻产量[21 − 23]。

 3.2    稻豆轮作对土壤理化及团聚体稳定性的影响

   本研究结果表明，稻豆轮作后 pH降低了 0.51，这
是因为大豆根系分泌物中的大量有机酸分子能够

增加土壤中的 H+，使根际土壤酸化，从而改变了土

壤的 pH[24]。此外，稻豆轮作增加了土壤氮、有效

磷、速效钾的含量。这是由于轮作改变了土壤微

生物群落结构与多样性，使得土壤胶结物质所固

定的养分元素在微生物的介导下得到释放，提高

了土壤养分的有效性[25 − 26]。

土壤团聚体是土壤结构的基础，土壤团聚

体平均质量直径、几何平均直径和大团聚体比例

是表示土壤团聚体稳定性的关键指标，它们的值

越高，表征土壤团聚度越好，团聚体结构越稳

定[19,25]。轮作下土壤微团聚体比例没有显著变化，

虽然轮作促进了土壤微生物、植物等生物因素的

变化，但由于轮作时间较短，对土壤团聚体没有产

生显著影响[26]。

 3.3    稻豆轮作对土壤碳组分的影响   本研究结果

表明，稻豆轮作使 HWEC、WSC、MBC和 SOC
含量分别显著提高了 35.7%、18.9%、38%和 26.9%。

众多研究指出，种植制度和耕作栽培方式的不同，

轮作明显提高了土壤中有机碳，增加了氮素供应

来提高微生物对其利用率，也可能因为激发效应

降低土壤碳组分含量，从而改变土壤中有机碳组

分，这与前人研究结果一致[27 − 29]。

 3.4     稻豆轮作对土壤微生物群落结构的影响

   微生物是土壤与作物根际养分转化的主要过程

之一[5]，它生长所需要的营养元素和碳源来自于土

壤，同时微生物又能够分解土壤中的有机碳/氮，使

土壤碳/氮含量提高[30]。本研究结果表明，稻豆轮

作提高了土壤细菌和真菌的丰富度与多样性。轮

作通过改变微生物群落结构，从而影响了土壤的

养分形态及产量[31]。细菌和真菌 PCoA分析的结

果表明，水稻连作和稻豆轮作后土壤 OTU数目存

在显著性差异，说明稻豆轮作显著影响土壤微生

物群落结构，与张河庆等[32] 的研究结果一致。一

方面轮作改变了土壤微生物的生态系统，另一方

面不同作物类型释放的根系分泌物，改变了土壤

的环境条件，从而对土壤微生物物种和丰度产生

影响，改变了土壤微生物群落的结构[5,33]。

随着轮作的进行，土壤理化指标会随着细菌

群落的改变而发生变化。一方面，水旱轮作改善

了土壤通气性；另一方面不同作物的根系分泌物

改变了土壤的环境条件，进而对微生物活性产生

了影响，间接提高土壤养分和有机碳含量，从而使

土壤细菌群落也发生了改变。土壤真菌主要可以

分解土壤中的植物残体和纤维素、半木纤维素、木

质素等难降解有机物，在降解过程中释放养分，促

进植物生长，进而影响土壤真菌[34]。土壤真菌群落

对土壤全氮、有效磷、pH、WSC、MWD、产量无明

显差异（P>0.05），这可能是不同作物对土壤的利用

方式和对土壤性质需求不同所致[31,35]。

 4    结　论

稻豆轮作能够显著提高土壤全氮、有效磷、速

效钾、HWEC、SOC等，对土壤 WSC和 MBC影响

不显著；此外稻豆轮作能够显著提高土壤细菌和

真菌的丰富度、多样性与群落结构。不同耕作措

施的土壤细菌和真菌的群落组成具有较大差异，

说明不同耕作模式能够对土壤细菌和真菌群落组

成有显著影响。土壤细菌和真菌群落主要与土壤

速效钾、有机质、HWEC、MBC （P<0.01）有关。这

说明稻豆轮作通过影响植物和微生物的生长代

谢，使土壤养分含量和土壤微生物发生改变。本

研究结果有助于理解稻豆轮作下土壤理化性质与

土壤微生物群落的变化，为不同耕作模式的实际

应用提供理论支撑，然而关于稻豆轮作的遗留效

应还有待进一步研究。
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Effects of rice-soybean-rice rotation on soil physicochemical
properties and microbial community

LI Ran,   LI Jinghua,   LIN Shengwei,   XIE Tianjie,   FAN Pingshan,  
WANG Qing,   LI Tingyu,   WANG Shuai

（Sanya Nanfan Research Institute, Hainan University, Sanya, Hainan 572000, China）

Abstract：Paddy  rice  (Oryza  sativa L.)  is  mainly  grown thrice  a  year  in  Hainan  Island.  However,  long-term
continuous  cropping  and  excessive  nutrient  input  will  reduce  soil  microbial  activity  and  soil  nutrient
conversion,  which is  not  conducive to the sustainable development of  agricultural  production.  The soil  under
rice-rice-rice  (RRR)  continuous  cropping  and  rice-soybean-rice  (RSR)  rotation  systems  in  Dong  fang  City,
Hainan Island was determined by using conventional soil physical and chemical analysis and microbial analysis
methods, and the soil physical and chemical properties, carbon components and microbial community structure
under the rice continuous cropping and the rice-soybean-rice rotation were compared to analyze the effects of
the RRR and RSR on the soil physical and chemical properties and microbial community structure. The results
showed that soil organic matter, total nitrogen content, available phosphorus, available potassium and rice yield
under the RSR treatment were all higher than those under the RRR treatment, indicating that the RSR treatment
significantly increased soil total nitrogen and available potassium content and decreased soil pH value. The soil
microbial analysis showed that ACE, Chao1 and Shannon indices of the soil bacteria under the RSR treatment
increased by 40.2%, 40.3% and 5.7%, respectively as compared with those under the RRR treatment. The soil
microbial analysis also showed that the Shannon and Simpson indices of the soil fungi under the RSR treatment
increased  by  20.1%  and  16.5%,  respectively  as  compared  with  those  under  the  RRR  treatment.  The  soil
microbial  analysis  showed  that  the  RSR  rotation  had  a  significant  effect  on  soil  microbial  community
composition.  The  soil  bacterial  and  fungal  community  compositions  were  significantly  correlated  with  soil
organic matter, available potassium, pH, hot water extractable carbon (HWEC) and microbial biomass carbon
(MBC)  (P>0.01).  All  the  results  showed  that  the  RSR  rotation  significantly  improved  the  soil  microbial
community structure, promoted the decomposition of organic matter, improved the availability of phosphorus
and available potassium, and thus improved the crop yield.
Keywords：rotation；soil organic matter；soil nutrition content；soil aggregate；soil microbe
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