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转基因油菜与野芥菜混作对土壤线虫群落的影响

肖能文１， 刘勇波１， 陈群英２， 付梦娣１， 叶　 瑶１， 李俊生１，∗

１ 中国环境科学研究院 环境基准与风险评估国家重点实验室， 北京　 １０００１

２ 中国科学院动物研究所 农业虫鼠害综合治理研究国家重点实验室， 北京　 １０００８０

摘要：随着转基因作物在全球的广泛种植，转基因作物对非靶标生物的影响受到人们的广泛关注。 转 Ｂｔ 基因抗虫作物与非转

基因作物种间混作是避免昆虫产生抗性的一种生态防御策略，但混作对非靶标生物尤其是土壤线虫影响研究较少。 本实验设

置不同比例的转基因油菜（Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ）与野芥菜（Ｂ． ｊｕｎｃｅａ）混作 ５ 种处理，包括处理 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ 分别为转基因油菜和野芥

菜比例 ０：１００；２５：７５；５０：５０；７５：２５；１００：０，调查不同生育期土壤线虫种类与数量变化。 结果表明，在油菜与野芥菜生育期内，不
同处理线虫优势类群均为拟丽突属 Ａｃｒｏｂｅｌｏｉｄｅｓ 和真滑刃属 Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓ，各处理线虫属数由多到少顺序为处理 Ｂ（３０ 属）＞处理 Ｃ
（２８ 属）＞处理 Ａ（２６ 属）＞处理 Ｄ 和处理 Ｅ（２５ 属）。 线虫生活史策略（ｃ⁃ｐ 值）组成一致，各处理间线虫生活史组成不存在明显

差异。 不同处理的线虫总数以及各营养类群均无显著差异，线虫群落生态指数亦无显著差异，但不同采样时期间线虫 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃
Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数、均匀度指数、成熟度指数和线虫通路指数差异显著。 结果表明转基因油菜与野芥菜

单作和混作短期内不影响土壤线虫群落结构。
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Ｎｅｍａｔｏｄｅ ｍａｔｕｒｉｔｙ ｉｎｄｅｘ （ＭＩ） ｗａｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒａｎｇｅ ｏｆ ２．１５—３．６３； ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｈａｎｎｅｌ ｒａｔｉｏ （ＮＣＲ） ｗａｓ ０．２８－０．５７ ｆｏｒ ｔｈｅ
ｔｈｒｅｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｔｉｍｅｓ ｉｎ ｅａｃｈ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ． Ｔｈｕｓ， ｔｈｅ Ｈ′， λ， Ｊ′， ＭＩ， ａｎｄ ＮＣＲ ｏｆ ｔｈｅ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ ｖａｒｉｅｄ ｗｉｔｈ ｔｉｍｅ． Ｔｈｅｓｅ
ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｕｇｇｅｓｔ ｔｈａｔ ｓｏｌｅ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｏｒ ｍｉｘｅｄ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｏｆ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｃａｎｏｌａ ｗｉｔｈ ｗｉｌｄ ｂｒｏｗｎ ｍｕｓｔａｒｄ ｈａｄ ｎｏ ｓｈｏｒｔ－ｔｅｒｍ ｉｍｐａｃｔ
ｏｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｃａｎｏｌａ； ｗｉｌｄ ｂｒｏｗｎ ｍｕｓｔａｒｄ； ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｍｉｘｅｄ ｃｒｏｐｐｉｎｇ； ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

随着转基因作物在全球的广泛种植［１］，靶标昆虫对抗虫基因的适应以及次生害虫的爆发成为转基因作

物安全性评价的重要内容［２］。 通常用种内混作或者建立避难所来延缓靶标害虫抗性的产生［３⁃４］。 转基因作

物种子与非转基因种内混作因为容易操作，被推荐为昆虫减小或者避免抗性产生的一种策略［５］。 不同品种

作物间按不同行相间种植的“种间混作”模式可提高光能和土地的利用率，达到稳产保收，同时能改变害虫与

天敌群落结构［６］，成为一种在中国常见的耕作模式［７］。
线虫是土壤动物区系中最为丰富的无脊椎动物，其营养类群多样，在土壤食物网中占有重要位置［８］。 线

虫具有培养分离鉴定相对简便、敏感性良好、以及对环境变化能做出迅速反应等特点。 线虫群落研究发展相

对成熟的计算方法，如成熟度指数（Ｍａｔｕｒｉｔｙ ｉｎｄｅｘ， ＭＩ）能直接地反映线虫群落的演替状态，敏感地反映土壤

环境的受胁迫程度［９］。 线虫通路指数（Ｎｅｍａｔｏｄａ ｃｈａｎｎｅｌ ｒａｔｉｏ，ＮＣＲ）能表示土壤有机质的分解途径［１０］，因此

常被广泛地应用于土壤质量以及土壤污染的研究［１１⁃１２］。
自 １９８６ 年 Ｍａｔｈｅｗ 等首先将新霉素磷酸转移酶（ｎｅｏｍｙｃｉｎ ｐｈｏｓｐｈｏｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ ｇｅｎｅ，ＮＰＴ⁃Ⅱ）基因利用农杆

菌介导法转入芥菜型油菜以来，开始对包括从细菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｈｕｒｉｎｇｉｅｎｓｉｓ ［Ｂｅｒｌｉｎｅｒ］ （Ｂｔ）获得的转基因油菜进

行种植与研究［１３］。 转 Ｂｔ 油菜能有效控制小菜蛾 Ｐｌｕｔｅｌｌａ ｘｙｌｏｓｔｅｌｌａ Ｌ．和美洲棉铃虫 Ｈｅｌｉｃｏｖｅｒｐａ ｚｅａ Ｂｏｄｄｉｅ［１４］。
但转基因油菜也存在一定安全风险。 如转 Ｂｔ 油菜花粉逃逸能与野芥菜（Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ）杂交。 Ｂｕｒｇｉｏ 等认为

转基因油菜 Ｂｔ 蛋白能残留在非靶标昆虫桃蚜 Ｍｙｚｕｓ ｐｅｒｓｉｃａｅ 体内［１５］。 但 Ｐｉｅｒｒｅ 等认为转基因油菜对 ４ 种蜜

蜂无显著影响［１６］。 Ｈｏｗａｌｄ 等在油菜叶蜂 Ａｔｈａｌｉａ ｒｏｓａｅ 体内检测到 Ｂｔ 蛋白，但是对其生活史没有影响［１７］。
Ｂｔ 毒素能通过花粉、作物残体以及根分泌物进入土壤环境［１８， １９］，可能对土壤环境以及土壤生物产生潜在

风险，因此转基因作物是否影响土壤生物多样性及群落结构受到社会广泛关注［７， ２０］。 Ｚｗａｈｌｅｎ 等用转基因玉

米喂食蚯蚓 Ｌｕｍｂｒｉｃｕｓ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉｓ ２００ ｄ 后，蚯蚓体重显著减少［１９］。 转基因作物对线虫影响也有广泛报道。 某些

Ｂｔ 蛋白，如 Ｃｒｙ５Ｂ、Ｃｒｙ６Ａ、Ｃｒｙ１４Ａ 和 Ｃｒｙ２１Ａ 发现对某些线虫有直接毒性［２１］。 但 Ｙａｎｇ 等调查了连续种植转基

因棉田土壤线虫，并认为无明显影响［７］，Ｈöｓｓ 等也认为转基因玉米对土壤自由生活线虫无显著影响［２０］。 转

基因作物与常规物种“种间混作”常改变农田害虫与天敌群落结构，因此需要对转基因作物生态安全进行进

一步研究，但转基因油菜与野芥菜之间混作是否影响土壤线虫群落结构的研究未见报道。
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本文选择转基因油菜与野芥菜为研究对象，按照不同比例移栽转基因油菜与野芥菜幼苗，在不同时期对

土壤进行采样，调查转基因油菜与野芥菜种间混作对线虫群落结构的影响，以期更全面地了解转基因油菜与

其他植物混作对非靶标土壤动物的影响，为转基因油菜的潜在非靶标生物生态风险评价提供科学依据。

１　 材料与方法

１．１　 实验材料

野芥菜（Ｂｒａｓｓｉｃａ ｊｕｎｃｅａ， ２ｎ＝ ３６， ＡＡＢＢ）为十字花科植物，是油菜（Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ ｃｖ “Ｗｅｓｔａｒ”， ２ｎ ＝ ３８，
ＡＡＣＣ）的近缘种，可与油菜进行杂交，种子由南京农业大学提供，从当地田间收集［２２］。 转基因油菜为 ｐＳＡＭ
１２ 质粒转化，包含 ＣａＭＶ ３５Ｓ 启动子控制编码绿色荧光蛋白（Ｇｒｅｅｎ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎ， ＧＦＰ ）和 Ｂｔ（Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ｔｈｕｒｉｎｇｉｅｎｓｉｓ， Ｂｔ） Ｃｒｙ１Ａｃ 蛋白基因油菜［２３］。
１．２　 实验处理

实验在北京顺义实验基地进行，按照随机区组设计 ３ 个平行小区，每小区完全随机设置转基因油菜和野

芥菜按照 ０：１００（处理 Ａ）；２５：７５（处理 Ｂ）；５０：５０（处理 Ｃ）；７５：２５（处理 Ｄ）；１００：０（处理 Ｅ）不同比例 ５ 个处

理。 处理设置在 ２ ｍ×２ ｍ×２ ｍ 的 ５０ 目尼龙网纱罩中，处理间距离 ６ ｍ。 转基因油菜和野芥菜按比例相间排

列，种植密度为 ６×６ 株（图 １）。 转基因油菜和野芥菜 ２０１２ 年 ４ 月 １６ 日温室播种，５ 月 ２０ 日移栽至试验地。
每处理移栽灌溉以及杂草处理实行一致的管理方法，全生育期不施药。

于 ２０１２ 年移栽前 ５ 月 ２０ 日，以及移栽后按照生育期花期（７ 月 ４ 日）和收获期（８ 月 １４ 日）分别采样。 在

样方内选择 ３ 个点取土，用土钻采集深度为 ０—１０ ｃｍ 的表土，将其均匀混合后制成约 ５００ ｍＬ 混合土样带回

实验室分离线虫和进行理化分析。 土壤 ｐＨ 值为 ７．３ ±０．５，有机碳含量为（６．８ ±０．４）ｍｇ ／ ｇ。
１．３　 线虫分离、鉴定

每个土样取土 １００ ｃｍ３，３ ｄ 内用改进的 Ｂａｅｒｍａｎｎ 漏斗法分离线虫 ４８ ｈ［２４］，收集线虫悬浮液并浓缩至 ２
ｍＬ，用 ４％福尔马林溶液固定。 光学显微镜下参照 Ｇｏｏｄｅｙ 的分类系统［２５］ 和《中国土壤动物检索图鉴》 ［２６］ 以

及《植物线虫志》 ［２７］，将线虫鉴定到属，并统计各属线虫数量。
１．４　 线虫群落结构分析

土壤线虫依据 Ｙｅａｔｅｓ 等分为 ４ 个营养类型［１０］，分别为食细菌类（Ｂａｃｔｅｒｉｖｏｒｅｓ，Ｂａ）、食真菌类（Ｆｕｎｇｉｖｏｒｅｓ，
Ｆｕ）、植物寄生类（Ｈｅｒｂｉｖｏｒｅｓ，ＰＰ）和杂食捕食类（Ｏｍｎｉｖｏｒｅｓ⁃ｐｒｅｄａｔｏｒｓ，ＯＰ）。 根据线虫不同的生活史策略，将
线虫划分为 ５ 个类群，即不同的 ｃｏｌｏｎｉｚｅｒ ｐｅｒｓｉｓｔｅｒ （ｃ⁃ｐ）类群 ［２８］。

研究采用的生态学评价指数如下所述。 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数 Ｈ′，Ｈ′ ＝ －∑Ｐ ｉ ｌｎ Ｐ ｉ，Ｐ ｉ ＝ ｎｉ ／ Ｎ，式中

Ｐ ｉ为样品中属于第 ｉ 种的个体的比例；ｎｉ为第 ｉ 类群的个体数；Ｎ 为所有类群的个体总数［２９］。 Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指

数 Ｊ′，Ｊ′＝Ｈ′ ／ ｌｎ Ｓ，Ｓ 为类群数［３０］。 Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数 λ，λ ＝∑（ｎｉ ／ Ｎ） ２，λ ＝∑Ｈ′２ ［３１］。 线虫成熟指数（ＭＩ），
ＭＩ＝∑ｖ（ ｉ）·ｆ（ ｉ），ｖ（ ｉ）是第 ｉ 种线虫的 ｃ⁃ｐ 值；ｆ（ ｉ）第 ｉ 种线虫的个体数占自由生活线虫数量的比例［９］。 线

虫通路比值（ＮＣＲ），ＮＣＲ＝ ＮＢａ ／ （ＮＢａ＋ ＮＦｕ），ＮＢａ为食细菌线虫数量；ＮＦｕ为食真菌线虫数量［１０］。
１．５　 数据分析

数据分析采用 ＳＰＳＳ 软件（１６．０ 版， ＳＰＳＳ Ｉｎｃ．）。 采样双因子方差分析（Ｔｗｏ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）不同处理与采

样时期间线虫数量以及多样性指数差异，处理组间差异显著性采用 Ｄｕｎｃａｎ 检验（Ｐ＜０．０５）。

２　 结果与分析

２．１　 线虫科属及营养类群

在所采集的 ４５ 个土壤样品中，土壤线虫分属 ２１ 科 ３３ 属 （表 １），其中食细菌类 １５ 属、食真菌类 ５ 属、植
物寄生类 ８ 属和杂食捕食类 ５ 属。 各处理线虫属数：处理 Ｂ（３０ 属）＞处理 Ｃ（２８ 属） ＞处理 Ａ（２６ 属） ＞处理 Ｄ
和处理 Ｅ（２５ 属）。 在所有处理中，优势类群为拟丽突属 Ａｃｒｏｂｅｌｏｉｄｅｓ 和真滑刃属 Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓ，分别占总数的
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图 １　 转基因油菜与野芥菜单作以及混作实验设计布局图

Ｆｉｇ．１　 Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｄｅｓｉｇｎ ｌａｙｏｕｔ ｆｏｒ ｓｏｌｅ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｏｒ ｍｉｘｅｄ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｏｉｌｓｅｅｄ ｒａｐｅ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｍｕｓｔａｒｄ

１２．３％和 ３７．４％ （表 １）。 常见类群有 １３ 属，占总数的 ４７．９％，而稀有类群 １９ 属，占总数的 ２．３９％。 潜根属

Ｈｉｒｓｃｈｍａｎｎｉｅｌｌａ 仅出现在处理 Ｃ 中。 垫刃属 Ｔｙｌｅｎｃｈｕｓ 和胞囊属 Ｈｅｔｅｒｏｄｅｒａ 仅在处理 Ａ 和处理 Ｂ 中出现。 按

照线虫功能类群，食真菌线虫所占比例最大，为 ４７．５％，其次为食细菌线虫，所占比例为 ３３．７％，植食性线虫，
占 １４．０％和捕食杂食性线虫，占线虫总数 ４．８％。
２．２　 土壤线虫群落 ｃ⁃ｐ 值变化

在不同 ｃ⁃ｐ 中，以 ｃ⁃ｐ ２ 所占比例最高，为 ７７．７％，其次是 ｃ⁃ｐ ３，占 １１．２％，ｃ⁃ｐ １ 占 ５．８８％，ｃ⁃ｐ ５ 和 ｃ⁃ｐ ４ 类

群较少，分别占 ４．８６％和 ０．３５％。 Ｄｅ Ｇｏｅｄｅ 等认为线虫主要为 ｃ⁃ｐ ２—４ 的类群，而 ｃ⁃ｐ１ 和 ｃ⁃ｐ５ 相对较少，可
以用对 ｃ⁃ｐ ２， ｃ⁃ｐ ３ 和 ｃ⁃ｐ ４ 类群按比例做成三角形图［３３］。 而我们调查结果表明 ｃ⁃ｐ １， ｃ⁃ｐ ２ 和 ｃ⁃ｐ ３ 类群较

多，而 ｃ⁃ｐ ４ 和 ｃ⁃ｐ ５ 类群较少，ｃ⁃ｐ １， ｃ⁃ｐ ２ 和 ｃ⁃ｐ ３ 类群所占比例作图（图 ２），结果表明，几个处理线虫 ｃ⁃ｐ 值

比例差异不大，基本生活史类型组成相似，说明不同处理类型在生活史组成没有差异。
２．３　 不同处理线虫总量以及各营养类型线虫数量比较

方差分析结果表明，不同处理间土壤线虫总量差异不显著，但不同取样时间线虫总数差异显著（表 ２），实
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表 １　 不同处理线虫科属丰富度与功能类群

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

线虫科
Ｆａｍｉｌｉｅｓ

线虫属
Ｇｅｎｅｒａ

功能团∗

Ｇｕｉｌｄ

不同处理线虫数量 ／ １００ ｃｍ３

Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

Ａ Ｂ Ｃ Ｄ Ｅ

盆咽线虫科 Ｐａｎａｇｒｏｌａｉｍｉｄａｅ 盆咽属 Ｐａｎａｇｒｏｌａｉｍｕｓ Ｂａ１ ６．３ １２．０ １０．２ １２．５ ７．５

小杆线虫科 Ｒｈａｂｄｉｔｉｄａｅ 小杆属 Ｒｈａｂｄｉｔｉｓ Ｂａ１ ５．６ １１．７ ９．９ １３．９ ８．５

中杆属 Ｍｅｓｏｒｈａｂｄｉｔｉｓ Ｂａ１ １．８ ３．１ ３．７ ８．４ ６．３

钩唇属 Ｄｉｐｌｏｓｃａｐｔｅｒ Ｂａ１ ０．０ ０．１ ０．０ ０．３ ０．０

绕线虫科 Ｐｌｅｃｔｉｄａｅ 绕线属 Ｐｌｅｃｔｕｓ Ｂａ２ ０．０ ０．１ ０．０ ０．０ ０．７

头叶线虫科 Ｃｅｐｈａｌｏｂｉｄａｅ 拟丽突属 Ａｃｒｏｂｅｌｏｉｄｅｓ Ｂａ２ ４２．１ ３３．１ ６０．１ ６６．１ ４７．７

丽突属 Ａｃｒｏｂｅｌｕｓ Ｂａ２ １．１ １．９ ０．２ ０．５ ０．２

板唇属 Ｃｈｉｌｏｐｌａｃｕｓ Ｂａ２ ２６．０ １４．１ １３．０ ２４．３ ２９．２

真头叶属 Ｅｕｃｅｐｈａｌｏｂｕｓ Ｂａ２ ２２．６ ３０．２ ２３．０ ４３．９ １９．９

头叶属 Ｃｅｐｈａｌｏｂｕｓ Ｂａ２ １０．６ ６．１ ８．３ １４．６ ８．７

畸头线虫科 Ｔｅｒａｔｏｃｅｐｈａｌｉｄａｅ 畸头叶属 Ｔｅｒａｔｏｃｅｐｈａｌｕｓ Ｂａ３ ０．０ ０．２ ０．２ １．０ ０．３

单宫线虫科 Ｍｏｎｈｙｓｔｅｒｉｄａｅ 棱咽属 Ｐｒｉｓｍａｔｏｌａｉｍｕｓ Ｂａ３ ０．３ １．４ ０．７ ２．２ ０．６

杯咽线虫科 Ｃｙａｔｈｏｌａｉｍｉｄａｅ 筛咽属 Ｅｔｈｍｏｌａｉｍｕｓ Ｂａ３ ０．０ ０．４ ０．６ ０．８ ０．０

无咽线虫科 Ａｌａｉｍｉｄａｅ 无咽属 Ａｌａｉｍｕｓ Ｂａ４ ０．７ １．１ １．８ １．１ １．０

拟滑刃线虫科 Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｏｉｄｉｄａｅ 滑刃属 Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｏｉｄｅｓ Ｆｕ２ ３１．３ ３４．９ ３９．８ ４６．０ １８．６

滑刃线虫科 Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｉｄａｅ 真滑刃属 Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓ Ｆｕ２ １６３．４ １５４．６ １２９．９ １８３．４ １２７．９

伪垫刃科 Ｎｏｔｈｏｔｙｌｅｎｃｈｉｄａｅ 伪垫刃属 Ｎｏｔｈｏｔｙｌｅｎｃｈｕｓ Ｆｕ２ １．９ ０．５ ３．２ ２．１ ３．３

散香属 Ｂｏｌｅｏｄｏｒｕｓ ＰＰ２ ７．７ ４．１ １７．１ ５．８ ５．２

细齿线虫科 Ｌｅｐｔｏｎｃｈｉｄａｅ 细齿属 Ｌｅｐｔｏｎｃｈｕｓ Ｆｕ４ １．１ ０．０ ０．１ ０．０ ０．３

垫刃线虫科 Ｔｙｌｅｎｃｈｉｄａｅ 垫刃属 Ｔｙｌｅｎｃｈｕｓ ＰＰ２ ０．６ ０．４ ０．０ ０．０ ０．０

丝尾垫刃属 Ｆｉｌｅｎｃｈｕｓ Ｆｕ２ ６．５ ４．３ ４．４ ０．３ ５．６

裸矛属 Ｐｓｉｌｅｎｃｈｕｓ ＰＰ２ ０．３ ０．０ ０．０ ０．０ ０．３

刺线虫科 Ｂｅｌｏｎｏｌａｉｍｉｄａｅ 矮化属 Ｔｙｌｅｎｃｈｏｒｈｙｎｃｈｕｓ ＰＰ３ ３．８ ０．８ ２．０ １．３ ０．５

短体线虫科 Ｐｒａｔｙｌｅｎｃｈｉｄａｅ 短体属 Ｐｒａｔｙｌｅｎｃｈｕｓ ＰＰ３ ７．４ ７．７ ２０．８ ２０．８ ２０．４

潜根属 Ｈｉｒｓｃｈｍａｎｎｉｅｌｌａ ＰＰ３ ０．０ ０．０ ０．８ ０．０ ０．０

纽带线虫科 Ｈｏｐｌｏｌａｉｍｉｄａｅ 螺旋属 Ｈｅｌｉｃｏｔｙｌｅｎｃｈｕｓ ＰＰ３ ３５．１ ３８．６ ３４．１ ３１．９ １６．７

异皮线虫科 Ｈｅｔｅｒｏｄｅｒｉｄａｅ 胞囊属 Ｈｅｔｅｒｏｄｅｒａ ＰＰ３ ０．１ ０．１ ０．０ ０．０ ０．０

长尾滑刃线虫科 Ｓｅｉｎｕｒｉｎａｅ 长尾滑刃属 Ｓｅｉｎｕｒａ ＯＰ２ ０．０ ０．５ ０．３ １．０ ０．０

三孔线虫科 Ｔｒｉｐｙｌｉｄａｅ 托布利属 Ｔｏｂｒｉｌｕｓ ＯＰ３ ０．１ ０．１ ０．３ ０．０ ０．０

矛线线虫科 Ｄｏｒｙｌａｉｍｏｉｄａｅ 真矛属 Ｅｕｄｏｒｙｌａｉｍｕｓ ＯＰ４ ０．０ ０．５ １．０ ０．５ ０．０

矛线科 Ｄｏｒｙｌａｉｍｉｄａｅ ＯＰ５ ５．０ １．３ ６．０ ３．７ ７．１

孔咽属 Ａｐｏｒｃｅｌａｉｍｕｓ ＯＰ５ ８．４ １３．７ １３．１ ２０．４ １３．４

圣城线虫科 Ｄｉｓｃｏｌａｉｍｕｓ 盘咽属 Ｄｉｓｃｏｌａｉｍｕｓ ＯＰ５ ０．３ ０．２ ０．２ ０．０ ０．８

　 　 ﹡线虫营养类型参考 Ｙｅａｔｅｓ ｅｔ ａｌ ［８］ ，其中 Ｂａ 表示食细菌线虫，Ｆｕ 表示食真菌线虫，ＯＰ 表示杂食 ／ 捕食类线虫，ＰＰ 表示植物寄生类线虫；ｃ⁃ｐ

值参考 Ｎｅｈｅｒ ｅｔ ａｌ ［３２］ 。 处理 Ａ：转基因油菜和野芥菜比例 ０：１００；处理 Ｂ：２５：７５；处理 Ｃ： ５０：５０；处理 Ｄ：７５：２５；处理 Ｅ：１００：０

验开始时数量最多，随后在花期和收获期线虫总数减少（图 ３）。 取样时间与处理间不存在相互作用（表 ２）。
不同营养类型的线虫数量在不同采样时期间有显著差异，但处理与时间之间的交互作用不显著（表 ２）。

试验开始时，处理 Ｄ 线虫总数为（７５６±１３１）条 ／ １００ ｃｍ３，而处理 Ｃ 线虫数量最少，为（４９３±１４７）条 ／ １００
ｃｍ３。 但到花期 ７ 月 ４ 日，各处理线虫总数有所下降，但仍以处理 Ｄ 线虫数量最多，但处理间差异缩小。 到成

熟期，线虫总数进一步减少，处理 Ｃ 线虫总数最多，为（３３９±１２３）条 ／ １００ ｃｍ３，处理 Ｅ 线虫最少，仅（１４１±２０５）
条 ／ １００ ｃｍ３。 多重比较表明，处理间均无显著差异（图 ３）。

对不同营养类型的线虫数量进行了进一步的比较，植食性线虫在 ５ 月 ２０ 日差异显著（Ｐ＜０．０５，图 ４ Ｉ），处

５　 １８ 期 　 　 　 肖能文　 等：转基因油菜与野芥菜混作对土壤线虫群落的影响 　
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理 Ｂ 数量最高，达（８７±３７）条 ／ １００ ｃｍ３，而处理 Ｄ 植食性线虫数量最少，仅（２０±１４）条 ／ １００ ｃｍ３。 其他时间段

不同处理间差异均不显著（Ｐ＞０．０５，图 ４ Ｉ）。

图 ２　 不同处理线虫 ｃ⁃ｐ 值相对丰富度

　 Ｆｉｇ．２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｔａｘａ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ａｓ ｃ⁃ｐ １，

ｃ⁃ｐ ２ ａｎｄ ｃ⁃ｐ ３—５

数据点代表五个不同处理（Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ）平均值

图 ３　 不同处理线虫总量

　 Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

图中数据为平均值±标准误，小写字母相同表示组间无显著性差

异，字母不同表示有显著性差异，α＝ ０．０５

方差分析结果表明，食细菌线虫、食真菌线虫与捕食杂食性线虫在不同处理间均无显著差异（Ｐ＞０．０５）
（图 ４ Ⅱ－Ⅳ）。

图 ４　 不同处理线虫各营养类型数量比较

Ｆｉｇ．４　 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｆｏｕｒ ｆｅｅｄｉｎｇ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｎｅｍａｔｏｄｅ ａｇａｉｎｓｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｔ ｔｈｒｅｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｔｉｍｅｓ

字母相同表示组间无显著性差异，字母不同表示有显著性差异，α＝ ０．０５

２．４　 不同处理线虫群落结构比较

方差分析结果表明，各处理间多样性、优势度、均匀度、成熟度和线虫通路比值（ＮＣＲ）差异不显著，不同

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３５ 卷　
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采样时期间差异显著，但处理与时间不存在交互作用（表 ２）。

表 ２　 不同处理线虫数量组成及群落结构方差分析结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＡＮＯＶＡ ｆｏｒ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

方差来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｄｆ

属组成
Ｇｅｎｅｒａ

ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ
Ｆ Ｐ

线虫总数
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ

Ｆ Ｐ

植食性线虫
Ｈｅｒｂｉｖｏｒｅｓ

Ｆ Ｐ

食细菌线虫
Ｂａｃｔｅｒｉｖｏｒｅｓ

Ｆ Ｐ

捕食杂食性线虫
Ｏｍｎｉｖｏｒｅｓ⁃
ｐｒｅｄａｔｏｒｓ
Ｆ Ｐ

食真菌线虫
Ｆｕｎｇｉｖｏｒｅｓ

Ｆ Ｐ
处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ４ ０．６２ ０．６５５ １．５９ ０．２２８ ０．５４ ０．７０６ １．１２ ０．３５９ １．０５ ０．３９４ ０．６３ ０．６４３

时间 Ｔｉｍｅ ２ ０．０５ ０．９５１ １５．９０ ０．００１∗∗ ４．２９ ０．０２０∗ ３．７２ ０．０３２∗ １０．６６ ０．００１∗∗ ３８．２９ ０．０００∗∗

处理∗时间
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ×Ｔｉｍｅ ８ １．９４ ０．０９１ ０．５９ ０．７８０ １．２２ ０．３１２ ０．９５ ０．４８４ ０．４７ ０．８７３ ０．５１ ０．８４３

方差来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｄｆ

优势度指数（λ）
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｆ Ｐ

多样性指数（Ｈ′）
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃

Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ

Ｆ Ｐ

均匀度 （Ｊ′）
Ｅｖｅｎ ｉｎｄｅｘ

Ｆ Ｐ

线虫成熟指数 ＭＩ
Ｍａｔｕｒｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

Ｆ Ｐ

线虫通路
比值 ＮＣＲ
Ｎｅｍａｔｏｄａ

ｃｈａｎｎｅｌ ｒａｔｉｏ

Ｆ Ｐ
处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ４ １．８６ ０．１７０ １．６２ ０．２２１ ３．０２ ０．０５２ １．０６ ０．３８７ ０．７０ ０．５９９

时间 Ｔｉｍｅ ２ １０．１９ ０．００１∗∗ ８．４８ ０．００１∗∗ １２．４２ ０．００１ ∗∗ ８．１６ ０．００１∗∗ １２．２２ ０．００１∗∗

处理×时间
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ×Ｔｉｍｅ ８ １．１２ ０．３７６ ２．１１ ０．０６７ １．０２ ０．４４４ ０．９２ ０．５０７ ０．５２ ０．８３７

　 　 ∗ 差异显著，∗∗差异极显著； ∗ Ｐ＜０．０５，∗∗ Ｐ＜０．０１

对不同处理线虫数量群落多样性分析（图 ５），线虫群落 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数（Ｈ′）、Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势

度指数（λ）和均匀度指数（Ｊ′）在 ５ 月 ２０ 日处理间无显著差异（图 ４ Ⅰ－Ⅲ）。 到 ７ 月 ４ 日，指数间均出现差

异，处理 Ｄ 有更高的多样性指数、优势度和均匀度，而处理 Ａ 多样性、优势度和均匀度均最低，且与处理 Ｄ 存

在显著差异（Ｐ＜０．０５）（图 ５ Ⅰ－Ⅲ）。 到油菜成熟期，处理间多样性差异不显著。 但是各处理间优势度与均匀

度仍然存在显著差异，处理 Ｄ 优势度与均匀度最高，处理 Ｃ 的优势度与均匀度最低。
各处理线虫成熟度指数（ＭＩ）（图 ５ Ⅳ）在 ２．１５—３．６３ 之间，ＮＣＲ（图 ５ Ⅴ）在 ０．２８—０．５７ 之间，在 ３ 个取样

时间成熟度指数和 ＮＣＲ 差异均不显著（Ｐ＞０．０５）。 但方差分析结果表明，不同取样时间差异极显著（Ｐ＜０．
０１），不同时间与处理间对线虫 ＭＩ 和 ＮＣＲ 指数均不存在相互作用（Ｐ＞０．０５）。

３　 讨论

抗虫转 Ｂｔ 基因作物种植能控制靶标害虫并减少杀虫剂的使用［３４， ３５］，减少杀虫剂进入土壤环境，从而减

少对土壤生物的环境压力。 转基因植物的毒蛋白能通过植物残体和根基分泌物等土壤环境［３６， ３７］。 混作常用

于提高作物产量，也是常见的控制害虫的耕作模式，混作可以提高作物光能和土地的利用率，增加田间生物多

样性。
利用转基因油菜与野芥菜混作，鉴定出土壤线虫 ３３ 属，线虫总数范围为在 １４１．５—７５６．０ 条 ／ １００ ｃｍ３。 线

虫总数以及不同营养类型线虫数量均无显著差异。 虽然在 ５ 月 ２０ 日处理 Ｂ（转基因油菜：野芥菜 ２５：７５）植
食性线虫数量显著高于处理 Ｄ（７５∶２５）。 但本次采样为作物移栽时土壤本底的差异，而本次采样其他处理间

不存在显著差异。 在随后的 ２ 次采样中，不同处理间不存在差异。 我们结果说明转基因油菜、野芥菜以及两

种作物混作，土壤线虫数量不存在显著差异，说明混作以及单作不影响土壤线虫的数量。 其结果与 Ｌｉ 和 Ｌｉｕ
等结论一致，认为长期种植转基因棉花对土壤线虫总数影响很小［３８］。 Ｈöｓｓ 等也认为表达 Ｃｒｙ１Ａｂ 和 Ｃｒｙ３Ｂｂ１
蛋白的 Ｂｔ 玉米对土壤线虫多样性无显著影响［２０］。 Ｇｒｉｆｆｉｔｈｓ 等调查欧洲 ３ 个研究区表达 ＣｒｙＩＡｂ 蛋白的转基因

玉米（Ｚｅａ ｍａｙｓ Ｌ．）土壤线虫，认为对线虫的动态变化在正常农业变化范围内［３９］。 Ａｌ－Ｄｅｅｂ 等也证明转 Ｂｔ 基
因玉米与非转基因玉米土壤中的线虫数量相当［４０］。 这些结果均表明，大田种植的不同转 Ｂｔ 作物，对土壤线

虫数量影响均不显著。

７　 １８ 期 　 　 　 肖能文　 等：转基因油菜与野芥菜混作对土壤线虫群落的影响 　
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图 ５　 不同处理土壤线虫群落多样性分析

Ｆｉｇ．５　 Ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

我们研究表明转基因油菜单作以及与野芥菜混作不改变线虫生活史组成和群落组成。 不同比例转基因

油菜与野芥菜混作以及单作处理，土壤线虫中优势类群均为拟丽突属 Ａｃｒｏｂｅｌｏｉｄｅｓ 和真滑刃属 Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓ，土
壤线虫群落组成变化较小；且 ５ 个处理线虫 ｃ⁃ｐ 值组成一致（图 １），聚成一类，转基因油菜单作以及与野芥菜

混作后，各处理间线虫群落组成不存在明显差异。 结果与 Ｙａｎｇ 等结论一致［１２］，认为转基因棉花的种植不影

响土壤线虫群落组成。 但不同作物农田土壤线虫优势类群不一样，Ｙａｎｇ 等棉田中优势类群为拟丽突属

Ａｃｒｏｂｅｌｏｉｄｅｓ、真头叶属 Ｅｕｃｅｐｈａｌｏｂｕｓ， 和真滑刃属 Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓ。 但 Ｌｉ 和 Ｌｉｕ 调查多年转基因棉种植田间主要类

群为螺旋属 Ｈｅｌｉｃｏｔｙｌｅｎｃｈｕｓ、丝尾垫刃属 Ｆｉｌｅｎｃｈｕｓ 和拟丽突属 Ａｃｒｏｂｅｌｏｉｄｅｓ，不同作物种植类型和不同种植年

限，可能导致线虫优势类群不同。
转基因油菜与野芥菜混作不改变土壤线虫多样性。 虽然在 ７ 月 ４ 日，线虫多样性指数、优势度指数和均

匀度指数在 １００％野芥菜处理 Ａ 和转基因油菜与野芥菜 ７５∶２５ 处理 Ｄ 间存在显著差异，８ 月 １４ 日，处理 Ｄ 的

优势度与均匀度明显高于处理 Ｃ，但在整体方差分析结果表明各指数在处理间无线虫差异（表 ３）。 在成熟度

ＭＩ 指数与线虫通路指数 ＮＣＲ 指数也有着相似的变化规律。 其结果与转基因棉田土壤线虫一致［１２， ３８］。 转基

因油菜与野芥菜混作不影响土壤线虫群落结构。 时培建等认为作物物种丰富度显著性影响害虫物种丰富度，
混栽田中节肢动物群落稳定性高于单一种植田中节肢动物群落稳定性［４１］。 但我们实验表明单作以及混作处

理后，植食性土壤线虫数量没有发生显著变化，不同营养类型线虫数量不存在显著差异，转基因油菜与野芥菜

混作与单作相比并没有增加土壤线虫多样性。

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３５ 卷　
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我们实验结果表明，转基因油菜与野芥菜按不同比例混作，土壤线虫优势类群相同，线虫总数与不同营养

类型线虫数量不存在显著差异，线虫生活史策略（ｃ⁃ｐ 值）组成相似。 线虫群落参数亦不存在显著差异，转基

因油菜与野芥菜混作短期内没有使土壤线虫群落结构发生明显改变。
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