
第 ３６ 卷第 １６ 期

２０１６ 年 ８ 月

生 态 学 报

ＡＣＴＡ ＥＣＯＬＯＧＩＣＡ ＳＩＮＩＣＡ
Ｖｏｌ．３６，Ｎｏ．１６
Ａｕｇ．，２０１６

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

基金项目：国家自然科学基金（４１２０１２４５）；中国博士后科学基金（２０１３Ｍ５３１００３， ２０１４Ｔ７０３０２）

收稿日期：２０１５⁃０１⁃２５； 　 　 网络出版日期：２０１５⁃００⁃００

∗通讯作者 Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ．Ｅ⁃ｍａｉｌ： ｗｕｄｏｎｇｈｕｉ＠ ｉｇａ．ａｃ．ｃｎ

ＤＯＩ： １０．５８４６ ／ ｓｔｘｂ２０１５０１２５０１９５

王雪峰，毛之夏，徐济责，常亮，吴东辉．根际效应对大豆田土壤线虫群落组成及多样性的影响．生态学报，２０１６，３６（１６）：　 ⁃ 　 ．
Ｗａｎｇ Ｘ Ｆ， Ｍａｏ Ｚ Ｘ， Ｘｕ Ｊ Ｚ， Ｃｈａｎｇ Ｌ， Ｗｕ Ｄ Ｈ．Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｔｏ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｉｎ ａ ｓｏｙｂｅａｎ ｆｉｅｌｄ．
Ａｃｔａ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ，２０１６，３６（１６）：　 ⁃ 　 ．

根际效应对大豆田土壤线虫群落组成及多样性的影响

王雪峰１，毛之夏１，徐济责２，常 亮１，吴东辉１，∗

１ 中国科学院东北地理与农业生态研究所湿地生态与环境重点实验室，长春　 １３０１０２

２ 吉林农业科技学院，吉林　 １３２１０１

摘要：根际作为重要的环境界面是植物与环境之间物质能量交换的场所，关于根际效应的研究已成为土壤生态学的新兴热点领

域，然而有关大豆根际效应对土壤动物多样性影响的研究报道并不多见。 在三江平原选择连续耕作 １５ａ 的大豆田，对大豆根际

区与非根际区土壤线虫群落结构组成进行了对比分析。 结果表明：大豆根际区土壤线虫总数、辛普森多样性指数（Ｄｏｍ）显著高

于非根际区，根际区的物种数（Ｓ）、物种丰富度指数（ＳＲ）显著低于非根际区。 说明大豆根际效应增加土壤线虫的丰度，但降低

了线虫群落结构的复杂性。 大豆根际区植物寄生线虫（ＰＰ）、食真菌线虫（ＦＦ）和食细菌线虫（ＢＦ）数量显著高于非根际区，而
ＰＰ 类群的比例在根际区却显著低于非根际区。 这一研究结果表明食微线虫（ＦＦ 和 ＢＦ）类群在大豆根际区的比例增加更显著。
食真菌与食细菌线虫数量比值（Ｆ ／ Ｂ）指示大豆根际区细菌生物量相对高于真菌生物量。 本研究结果丰富了农田土壤线虫多样

性的研究内容，并为我国东北大豆田线虫病害的防治及定制相应的农业管理措施提供参考。
关键词：根际效应； 土壤线虫； 群落组成； 大豆田
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根际是一个重要的环境界面，是植物与环境之间物质能量交换的场所，长期以来，根际环境一直是植物营

养学、生态学、土壤学、微生物学学者研究和关注的热点［１⁃２］。 根际一般指距细根表面 ２ ｍｍ 以内的土壤环境，
是受根系活动影响最直接，植物、土壤和微生物关系最复杂的区域［３］。 在植物、土壤、水、大气、微生物的综合

作用下，根际区形成独特的物理、化学根际环境和生物区系［４⁃６］。 大豆是典型的固氮作物，其根际区植物有益

根际细菌（ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ⁃ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｒｈｉｚｏｂａｃｔｅｒｉａ， ＰＧＰＲ）菌种资源丰富，促生菌的群落结构复杂多样［７］，同时大

豆也是农业致病线虫侵染研究和关注的典型作物［８］，因此，大豆根际区可能形成特殊的土壤微生物及线虫群

落结构。
土壤线虫是土壤动物区系的重要组成部分，土壤线虫因其占据土壤碎屑食物网的关键位置及多个营养

级，在土壤有机质的分解及植物营养物质的矿化过程中起重要作用［９⁃１２］。 农田土壤线虫根据其取食习性及生

活史策略被划分为不同的营养类群和功能团类群［１３⁃１４］。 植物寄生线虫以取食植物根系为主，食微线虫（食细

菌线虫和食真菌线虫）则通过取食微生物调控土壤微生物量进而影响植物营养物质的矿化及土壤的养分循

环过程［１５］。 因此土壤线虫群落组成、营养类群和功能类群多样性，以及生态指数能够有效指示土壤微食物

网、生态过程的变化情况［１６⁃１８］。 长期以来关于大豆田土壤线虫的研究主要集中于植物寄生线虫大豆胞囊线

虫的防治策略，以及不同农作管理措施下对土壤线虫群落组成结构的影响［８，１９⁃２１］，而关于大豆根际效应对土

壤线虫群落组成多样性影响的研究报道还不多见，特别是关于大豆根际区与非根际区土壤线虫的分布特征研

究还未见报道。
三江平原是我国的最大淡水沼泽分布区，也是我国重要的商品粮基地，区内农田主要源自于 １９５０ｓ 起大

面积的湿地垦殖，大豆作为重要的经济作物在该区域种植普遍。 本研究在三江平原腹地中国生态系统网络监

测站（三江平原沼泽生态系统网络监测站）内选择由湿地开垦连续耕作 １５ａ 的大豆田，通过比较大豆根际区

与非根际区土壤线虫群落结构组成及多样性的变化情况，揭示土壤线虫群落对大豆根际效应的响应，进而为

我国东北大豆田线虫病害的可持续防治及制定东北大豆田农业管理措施提供科学参考。 本研究结果对农田

生态系统土壤线虫生态学，以及农业土壤线虫病虫害的防治具有理论实践意义。

１　 研究区概况与研究方法

１．１　 样地选择与采样方法

本研究于 ２０１３ 年 ８ 月初在中国科学院东北地理与农业生态研究所三江实验站内选择连作 １５ａ 大豆田内

采样。 土质为沼泽草甸土。 研究区为亚热带季风气候，海拔 ３４３ ｍ，年均气温 ２０℃，年降雨量 １２００—１５００
ｍｍ。 大豆田土壤基本理化性质为：土壤有机碳（ＳＯＣ）１７．６ ｇ ／ ｋｇ，全氮（ＴＮ）３．３２ ｇ ／ ｋｇ，ｐＨ 值为 ５．３，施肥量为 ４
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×１０４ ｋｇ ／ ｋｍ２复合肥（Ｎ：Ｐ ２Ｏ５：Ｋ２Ｏ），供试作物为大豆宝丰 ７ 号（Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ Ｍｅｒｒ）。
根据以往的研究结果大豆花期固氮作用最强，根系作用活跃［２２⁃２３］，因此本试验根据既定研究目标，将采

样期定为 ２０１３ 年 ８ 月份大豆开花期进行采样，人为设置面积 １００ ｍ２取样样方 ５ 个，每个样方相距 ５０ ｍ，非根

际土采用 ２．５ ｃｍ 直径的土钻在距离大豆根 １０ ｃｍ 的垄台采集 ０—１０ ｃｍ 土壤样品，五点混合法采集土样放在

自封袋中；大豆根际土样采集采用“抖根法” ［２４］，即将大豆连根拔起，轻轻抖动后仍然粘在根上的土壤作为根

际土，装袋、封口并作好标签，立即带回实验室分析处理。 采集的根际土和非根际土土壤样品迅速运回实验室

尽快完成线虫分离工作。
１．２　 土壤线虫的分离鉴定、计算

蔗糖离心法分离土壤线虫：每个土样称取 １００ ｇ，用淘洗一过筛一蔗糖梯度密度离心法分离线虫，６０℃温

和热杀死，再加入等量的 ２ 倍三乙醇胺和福尔马林（ＴＡＦ）固定液固定，然后混匀，倒入标本瓶中，待测。 线虫

总数通过解剖镜直接计数，依据土壤湿度将线虫个体数量折算成每 １００ ｇ 干土含有线虫的条数［１４］；线虫鉴定

参照相关文献［１３，２５］，根据线虫的头部形态学特征和取食习性将土壤线虫分成植物寄生线虫（Ｐｌａｎｔ⁃ｐａｒａｓｉｔｅｓ，
ＰＰ）、食细菌线虫（Ｂａｃｔｅｒｉｖｏｒｅｓ，ＢＦ）、食真菌线虫 （Ｆｕｎｇｉｖｏｒｅｓ，ＦＦ）和捕食 ／杂食线虫（ Ｐｒｅｄａｔｏｒｓ ／ Ｏｍｎｉｖｏｒｅｓ，
ＯＰ）４ 个营养类群的分类方法，在光学显微镜下尽可能将线虫分类鉴定到科属水平，鉴定检索参见《中国土壤

动物检索图鉴》 ［２６］。
１．３　 线虫多样性指数计算方法

多样性指数度量采用土壤线虫生态学者普遍应用的多样性指数来度量土壤线虫群落多样性［１３⁃１４，１８］。
辛普森多样性指数（Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ，Ｄｏｍ）：Ｄｏｍ＝∑Ｐ ｉ

２；
丰富度指数（Ｒｉｃｈｎｅｓｓ，ＳＲ）：ＳＲ＝（Ｓ－１） ／ ｌｎＮ；
营养多样性指数（Ｔｒｏｐｈｉｃ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ＴＤ）：ＴＤ＝ １ ／ ∑Ｐ ｉ

２；Ｐ ｉ为各营养类群在线虫群落中所占的比例；
瓦斯乐斯卡指数［２７］（Ｗａｓｉｌｅｗｓｋａ Ｉｎｄｅｘ，ＷＩ）：ＷＩ ＝（ＦＦ＋ＢＦ） ／ ＰＰ；
食真菌与食细菌线虫数量比值（Ｆ ／ Ｂ）：Ｆ ／ Ｂ＝ＦＦ ／ ＢＦ；
线虫通路指数［２８］（Ｎｅｍａｔｏｄｅ Ｃｈａｎｎｅｌ Ｒａｔｉｏ，ＮＣＲ）：ＮＣＲ＝ＮＢａ ／ （ＮＢａ＋ ＮＦｕ）；

式中，Ｎ：所鉴定的线虫个体数目；Ｓ：鉴定分类单元的数目，某一给定的分类单元可以看作是第 ｉ 个分类单元；
Ｐｉ：第 ｉ 个分类单元中个体所占的比例。 ＦＦ、ＢＦ 和 ＰＰ 分别为食真菌、食细菌和植物寄生性线虫的数量。 ＮＢａ

和 ＮＦｕ分别为食细菌线虫和食真菌线虫占线虫总数的相对多度。
１．４　 统计分析

采用 ＳＰＳＳ（１７．０）统计软件对数据进行 Ｔ 检验、方差分析、相关分析等。

２　 结果与分析

２．１　 土壤线虫群落组成

本研究共鉴定出土壤线虫 １６ 属，根据其取食习性及生活史策略可划分为 ４ 个营养类群，９ 个功能类群

（表 １）。 根际区鉴定出土壤线虫 １０ 个属，非根际区 １５ 个属，根际区线虫物种数显著低于非根际区。 根际区

优势属线虫 Ａｃｒｏｂｅｌｏｉｄｅｓ（Ｂａ２），Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｏｉｄｅｓ（Ｆｕ２）的相对多度显著高于非根际区（Ｐ＜０．０１），植物寄生类群线

虫（ＰＰ）Ｃｏｓｌｅｎｃｈｕｓ（Ｈ２）和 Ｈｅｔｅｒｏｄｅｒａ（Ｈ３）的相对多度在根际区显著低于非根际区（Ｐ＜０．０１ 和 Ｐ＜０．０５）。 与非

根际区相比，根际区土壤出现一个常见属 Ｒｈａｂｄｉｔｉｓ，同时分布于各营养类群的 ５ 个常见属消失，说明大豆根际

区从细菌群落组成，植物根系种类都区别于非根际区，从而导致根际区与非根际区土壤线虫群落组成结构的

明显变化。
２．２　 土壤线虫总数

大豆田根际区与非根际区土壤线虫总数和优势属线虫数量分析结果表明：根际区土壤线虫总数最高为

５６８ 条 ／ １００ ｇ 干土，非根际区土壤线虫总数为 ２３６ 条 ／ １００ ｇ 干土，根际区土壤线虫总数显著高于非根际区（Ｐ＜

３　 １６ 期 　 　 　 王雪峰　 等：根际效应对大豆田土壤线虫群落组成及多样性的影响 　
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０．０１）。 同时 ４ 个主要线虫优势属 Ａｃｒｏｂｅｌｏｉｄｅｓ（Ｂａ２），Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｏｉｄｅｓ（Ｆｕ２），Ｃｏｓｌｅｎｃｈｕｓ（Ｈ２）和 Ｈｅｔｅｒｏｄｅｒａ（Ｈ３）
的数量在根际区高于非根际区，其中根际区与非根际区 Ａｃｒｏｂｅｌｏｉｄｅｓ（Ｂａ２），Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｏｉｄｅｓ（Ｆｕ２）和 Ｈｅｔｅｒｏｄｅｒａ
（Ｈ３）属线虫的数量差异达显著水平（Ｐ＜０．０１）。 优势属土壤线虫数量与线虫总数变化趋势一致，优势属土壤

线虫数量决定线虫总数，分别占线虫总数的 ８７．０％和 ６７．８％。 根际区优势属线虫数量对线虫总数的贡献大于

非根际区（如图 １）。

表 １　 大豆根际区与非根际区鉴定土壤线虫属的相对多度（％）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ ｇｅｎｅｒａ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

营养类群
Ｔｒｏｐｈｉｃ ｇｒｏｕｐ

属名
Ｇｅｎｕｓ

功能类群
Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐ

根际区
Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

非根际区
Ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

食细菌线虫（ＢＦ） 小杆属 Ｒｈａｂｄｉｔｉｓ Ｂａ１∗ ２．６０ －

Ｂａｃｔｅｒｉｖｏｒｅｓ 前矛线属 Ｐｒｏｔｏｒｈａｂｄｉｔｉｓ Ｂａ１ ６．４９ ８．９

真头叶属 Ｅｕｃｅｐｈａｌｏｂｕｓ Ｂａ２ ０．６５ ３．２

拟丽突属 Ａｃｒｏｂｅｌｏｉｄｅｓ Ｂａ２ ２７．９２ ９．７

绕线属 Ｐｌｅｃｔｕｓ Ｂａ２ － １．６

棱咽属 Ｐｒｉｓｍａｔｏｌａｉｍｕｓ Ｂａ３ － ０．８

食真菌线虫（ＦＦ） —Ｐａｒａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓ Ｆｕ２ １．３０ ０．８

Ｆｕｎｇｉｖｏｒｅｓ 滑刃属 Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｏｉｄｅｓ Ｆｕ２ ２７．９２ １３．７

茎属 Ｄｉｔｙｌｅｎｃｈｕｓ Ｆｕ２ － １．６

垫咽属 Ｔｙｌｅｎｃｈｏｌａｉｍｕｓ Ｆｕ４ ０．６５ ０．８

植物寄生线虫（ＰＰ） —Ｃｏｓｌｅｎｃｈｕｓ Ｈ２ ５．１９ １０．５

Ｐｌａｎｔ⁃ｐａｒａｓｉｔｅｓ 针属 Ｐａｒａｔｙｌｅｎｃｈｕｓ Ｈ２ － ４．８

—Ｎａｇｅｌｕｓ Ｈ３ － １．６

异皮属 Ｈｅｔｅｒｏｄｅｒａ Ｈ３ ２５．９７ ３３．９

捕食 ／ 杂食线虫（ＯＰ） —Ｅｐｉｄｏｒｙｌａｉｍｕｓ Ｃａ４ － １．６

Ｐｒｅｄａｔｏｒｓ ／ Ｏｍｎｉｖｏｒｅｓ —Ａｐｏｒｃｅｌａｉｍｉｕｍ Ｃａ５ １．３０ ６．５

　 　 Ｂａ：食细菌线虫 Ｂａｃｔｅｒｉｖｏｒｅｓ；Ｆｕ：食真菌线虫 Ｆｕｎｇｉｖｏｒｅｓ；Ｈ：植食性线虫 Ｈｅｒｂｉｖｏｒｅｓ；Ｃａ：捕食性线虫 Ｃａｒｎｉｖｏｒｅｓ；∗：线虫被赋予的 ｃ－ｐ 值；—：

还没有确定中文名称

图 １　 大豆根际区与非根际区土壤线虫总数、优势属线虫数量

Ｆｉｇ．１　 Ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｔｏｔａｌｉｔｙ ｏｆ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ ａｎｄ ｉｎ Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

ａｎｄ Ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

２．３　 土壤线虫营养类群组成

大豆田土壤线虫根据 Ｙｅａｔｅｓ（１９９３）的营养类群划

分方法划分为 ４ 个营养类群，除捕食 ／杂食线虫（ＯＰ）类
群外，根际区植物寄生线虫（ＰＰ）、食细菌线虫（ＢＦ）和
食真菌线虫（ＦＦ）３ 个营养类群的个体数量均显著高于

非根际区（Ｐ＜０．０１），与总数变化趋势相一致。 根际区

食细菌线虫（ＦＦ）数量最高为 ２１４ 条 ／ １００ ｇ 干土，最低

为捕食 ／杂食 （ ＯＰ） 类群线虫 ７ 条 ／ １００ ｇ 干土 （如图

２ａ）。 各营养类群在线虫总数中的比例如图 ２ｂ 所示，食
真菌线虫（ＦＦ）与食细菌线虫（ＢＦ）比例在根际区的比

例显著高于非根际区（Ｐ＜０．０１），而植物寄生线虫（ＰＰ）
和捕食 ／杂食线虫（ＯＰ）的比例在根际区的比例显著低

于非根际区（Ｐ＜０．０１）。
２．４　 土壤线虫生态指数

根际区与非根际区各生态指数分析结果如表 ２ 所示，根际区线虫的物种数（Ｓ）和线虫物种丰富度指数

（ＳＲ）均显著低于非根际区（Ｐ＜０．０１）；辛普森多样性指数（Ｄｏｍ）对常见种敏感，稀有种对该指数的影响较小。
根际区线虫 Ｄｏｍ 指数 ０．２３ 显著高于非根际区 ０．１７（Ｐ＜０．０５）；线虫营养类群多样性指数（ＴＤ），根际区（３．０５）
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图 ２　 大豆根际区与非根际区土壤线虫营养类群数量、比例分布

Ｆｉｇ．２　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｏｕｒ ｔｒｏｐｈｉｃ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ ｉｎ Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ Ｎｏｎ－ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

＞非根际区（２．８１）；线虫瓦斯勒斯卡指数（ＷＩ）表现为根际区（２．１７）＞非根际区（０．８１）；而根际区食真菌与食细

菌线虫数量比值（Ｆ ／ Ｂ）和线虫通路指数（ＮＣＲ）低于非根际区，其中根际区、非根际区 Ｆ ／ Ｂ 值差异达极显著水

平（Ｐ＜０．０１）。

表 ２　 大豆根际区与非根际区土壤线虫生态指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ ａｌｏｎｇ ｉｎ ｉｎ Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ Ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

生态指数
Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘ

根际区
Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

非根际区
Ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

Ｆ 值
Ｆ⁃ｖａｌｕｅ

Ｐ 值
Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

Ｓ １０ １５ １２．５９ ＜０．０１

ＳＲ １．４２ ２．５６ ２４．４３ ＜０．０１

Ｄｏｍ ０．２３ ０．１７ ８．９２ ＜０．０５

ＴＤ ３．０５ ２．８４ ７．５４ ＜０．０５

（Ｆ＋Ｂ） ／ ＰＰ ２．１７ ０．８１ ３２．５４ ＜０．０１

Ｆ ／ Ｂ ０．７９ １．４３ ２０．６７ ＜０．０１

ＮＣＲ ０．５６ ０．５９ １．０３ ＮＳ

　 　 Ｓ：线虫物种数 Ｓｐｉｃｅｓ；ＳＲ：丰富度指数 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ；Ｄｏｍ：辛普森指数 Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ；ＴＤ：营养多样性指数 Ｔｒｏｐｈｉｃ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ；（Ｆ＋Ｂ） ／ ＰＰ：瓦斯乐斯卡

指数 Ｗａｓｉｌｅｗｓｋａ Ｉｎｄｅｘ；Ｆ ／ Ｂ：食真菌与食细菌线虫数量比值 Ｒａｔｉｏ ｏｆ Ｆｕｎｇｉｖｏｒｅｓ ｔｏ Ｂａｃｔｅｒｉｖｏｒｅｓ；ＮＣＲ：线虫通路指数 Ｎｅｍａｔｏｄｅ Ｃｈａｎｎｅｌ Ｒａｔｉｏ

３　 讨论

本研究在三江平原大豆田根际区与非根际区共鉴定出土壤线虫 １６ 属，隶属于 １２ 科，大豆根际区、非根际

区线虫总数分别为 ５６８ 条 ／ １００ ｇ 干土和 ２１４ 条 ／ １００ ｇ 干土。 鉴定到的线虫可划分为 ４ 个营养类群，９ 个功能

类群。 这一结果可能与其它有大豆田土壤线虫研究中鉴定到的线虫数目相比较少。 如 Ｌｉａｎｇ 等［１４］ 对地中海

农业生态系统不同农作管理措施大豆田土壤线虫的研究中鉴定出 ９ 科 ２３ 属；陈立杰等［２１］在连作和轮作对大

豆胞囊线虫的影响研究中鉴定到 ２２ 科 ３６ 属线虫；韩新华等［８］对我国黑土区轮作系统大豆田土壤线虫的研究

中发现 １９ 科 ４３ 个属线虫。 土壤线虫的丰度分布与食物源和水分、温度等环境条件关系密切［１０⁃１１，１３］。 根据各

自研究目的不同，以往的研究多是对大豆的整个生长期进行，而花期大豆根系生长迅速，根系生理代谢能力

强，根际区微生物数量丰富，根系具有较强的呼吸代谢活动［２２⁃２３］。 本研究侧重于根际效应对植物寄生线虫及

自由生活线虫的研究，故选择大豆根际效应的旺盛时期（花期），有助于分析根际效应对线虫群落的影响。 因

此，生长期选择的不同可能是鉴定到线虫种类相对较少的直接原因。
辛普森指数（Ｄｏｍ）是 Ｓｉｍｐｓｏｎ 在 １９４９ 年利用概率论的原理提出来的，该指数对常见种敏感，稀有种对该

指数的影响较小，而 Ｓ、ＳＲ 指数能够有效指示群落的物种数及群落结构的复杂性［２９⁃３０］。 本研究发现虽然大豆

根际区线虫总数显著高于非根际区土壤线虫总数，但是根际区的 Ｄｏｍ 多样性指数显著高于非根际区，而根际

５　 １６ 期 　 　 　 王雪峰　 等：根际效应对大豆田土壤线虫群落组成及多样性的影响 　
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区的 Ｓ、ＳＲ 指数显著低于非根际区。 由于 Ｄｏｍ 多样性指数倾向于优势属的数量，较高的 Ｄｏｍ 指数结合较低

的 Ｓ、ＳＲ 指数说明根际区线虫群落组成优势种群单一，大豆根际效应增加土壤线虫的丰度，但降低了线虫群

落结构的复杂性。 与非根际区相比，在根际区一些常见属土壤线虫类群消失，而根际区优势属如 Ａｃｒｏｂｅｌｏｉｄｅｓ、
Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｏｉｄｅｓ 和 Ｈｅｔｅｒｏｄｅｒａ 属线虫丰富度显著高于非根际区。 土壤线虫的分布主要受其取食的基质种类和

数量影响，这一现象可能与食物资源分布的差异有关［３１］。 食物资源的供给状况是影响线虫群落的主要因素

之一。 例如 Ｇｒｉｆｆｉｔｈｓ 等［３２］研究发现，由于大麦根系的分解而引起的微生物活性的增加，能使食细菌线虫中雌

虫的比例迅速增大，最终导致整个线虫种群数量的增加。 Ｈｅｔｅｒｏｄｅｒａ 属是典型的大豆根系寄生线虫，其在根际

区的丰度显著高于非根际区的研究结果与根际区较多的大豆根系分布有关。 而 Ａｃｒｏｂｅｌｏｉｄｅｓ 和 Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｏｉｄｅｓ
分别是典型的食细菌线虫（Ｂａｃｔｅｒｉｖｏｒｅｓ）和食真菌线虫（Ｆｕｎｇｉｖｏｒｅｓ），它们主要取食有益的、腐生的细菌和真菌

以及有害的植物病原微生物［３３⁃３４］，食微线虫的丰富度与土壤中微生物的数量或活性有关。 本研究中大豆根

际区丰富的食微线虫指示根际区可能分布某一较高的微生物生物量。 大豆根际区微生物数量高于非根际区

土壤，根际区丰富的根系生物量和微生物量为某些特殊的线虫类群提供了专一的食物源，显著刺激了其数量

的增加。
从土壤线虫营养类群和功能类群角度认知土壤生物多样性不仅有效规避了我们对许多常见类群分类知

识的相对匮乏，而且为从营养通道角度有效地分析食物网奠定了基础［３５］。 本研究发现构成大豆田线虫群落

的三个主要类群（ＰＰ、ＦＦ 和 ＢＦ）在根际区的丰富度显著高于非根际区，然而植物寄生线虫（ＰＰ）的比例在根际

区却显著低于非根际区，这说明大豆根际效应对土壤线虫群落中食微线虫类群（ＦＦ 和 ＢＦ）比例增加更显著。
而根际区瓦斯乐斯卡指数（ＷＩ）高于非根际区，说明在根际区虽然植物寄生线虫数量显著增加，但是土壤食物

网却比非根际区健康。 食真菌与食细菌线虫数量比（Ｆ ／ Ｂ）指示根际区具有相对较高的细菌生物量，而在非根

际区真菌生物量相对较高，但是以往关于大豆根际微生物的研究报道多集中于细菌群落组成及多样性的研

究，而关于大豆根际区真菌群落多样性的研究报道还不多见，因此本研究通过 Ｆ ／ Ｂ 指数显示大豆根际微生物

中，根际效应对真菌群落多样性的研究亦不能忽视。

４　 结论

本研究结果表明，大豆根际区土壤线虫丰富度高于非根际区，但物种丰富度低于非根际区，大豆根际效应

增加了土壤线虫群落的辛普森指数（Ｄｏｍ）多样性，但降低了线虫群落结构的复杂性。 根际效应显著提高了

Ａｃｒｏｂｅｌｏｉｄｅｓ、Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｏｉｄｅｓ 和 Ｈｅｔｅｒｏｄｅｒａ 属线虫的丰富度。 大豆根际区、非根际区土壤线虫均由 ＰＰ、ＦＦ 和 ＢＦ
三个主要类群构成。 与非根际区相比，虽然根际区植物寄生类群线虫数量显著增加，但是低于根际效应对食

微线虫丰度增加幅度；根际区食微线虫与植食性线虫的丰富度比值高于非根际区。 土壤线虫能够有效指示大

豆根际、非根际区域微生物群落特征，根际区丰度的线虫优势属数量、营养类群构成以及生态指数说明大豆根

际区分布较高的微生物量，且根际效应可能增加了细菌生物量与真菌生物量的比。
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