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转双抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落特征及相对稳定性

郭萌萌１，姜文虎１，李　 探１，吴龙飞１，刘军侠１，２，∗

１ 河北农业大学林学院，保定　 ０７１０００

２ 河北省林木种质资源与森林保护重点实验室，保定　 ０７１０００

摘要：于 ２０１５ 年 ５—９ 月对唐山市滦南县苗圃场内的转双抗虫基因（ＢｔＣｒｙ１Ａｃ 和 ＡＰＩ 基因）１０７ 杨（简称：转抗虫基因 １０７ 杨）及
未转基因 １０７ 杨（简称：对照杨）进行了节肢动物群落调查，利用群落特征指数、群落相似性系数、群落相对稳定性和主成分分

析法对转抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落特征、相似性、相对稳定性及主成分进行对比分析。 调查共获得节肢动物 ６８１８ 头，隶属

于 ２ 纲，８ 目，４３ 科，５８ 种。 研究结果表明：转抗虫基因 １０７ 杨和对照杨节肢动物群落中以鳞翅目、鞘翅目、膜翅目、双翅目昆虫

为主要类群，其中鳞翅目昆虫个体数量最多；鳞翅目和半翅目昆虫个体数量与对照杨差异显著；在功能类群上，转抗虫基因 １０７
杨食叶昆虫个体数量较对照杨显著减少，刺吸昆虫个体数量显著增加；转抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落多样性指数、均匀度指

数较高，优势度指数较低，节肢动物群落物种分布较均匀；相似性结果显示，物种组成与对照杨相似度较高；转抗虫基因 １０７ 杨

节肢动物群落物种间在数量上的制约作用较强；主成分分析表明食叶昆虫物种数量与个体数量、刺吸昆虫物种数量和其他植食

性昆虫个体数量是影响转抗虫基因 １０７ 杨与对照杨节肢动物群落变化的共同主导因子。
关键词：转抗虫基因 １０７ 杨；群落特征；相对稳定性；主成分分析
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ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ａｒｔｈｒｏｐｏｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｗａｓ ｍｏｒｅ ｕｎｉｆｏｒｍ ｉｎ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｉｎｓｅｃｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ １０７ ｐｏｐｌａｒｓ ｔｈａｎ ｉｎ
ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ． Ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ
ｉｎｓｅｃｔ⁃ｒｅｓｉｓｔａｎｔ １０７ ｐｏｐｌａｒ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ． Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ
ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｒｔｈｒｏｐｏｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｉｎｓｅｃｔ⁃ｒｅｓｉｓｔａｎｔ １０７ ｐｏｐｌａｒｓ ｗａｓ ｓｔｒｏｎｇｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ． Ｔｈｅ
ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ａｒｔｈｒｏｐｏｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｅｒｅ ｍｏｒｅ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ
ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｉｎｓｅｃｔ⁃ｒｅｓｉｓｔａｎｔ １０７ ｐｏｐｌａｒ ｔｈａｎ ｂｙ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ．Ｔｈｅ ｍａｉｎ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ａｒｔｈｒｏｐｏｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ
ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｉｎｓｅｃｔ⁃ｒｅｓｉｓｔａｎｔ １０７ ｐｏｐｌａｒｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｈｅｒｂｉｖｏｒｏｕｓ ｉｎｓｅｃｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｎｕｍｂｅｒｓ， ｔｈｅ
ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｕｃｋｉｎｇ ｉｎｓｅｃｔｓ， ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｐｈｙｔｏｐｈａｇｏｕｓ ｉｎｓｅｃｔｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｉｎｓｅｃｔ⁃ｒｅｓｉｓｔａｎｔ １０７ ｐｏｐｌａｒ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ； ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ； ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
ａｎａｌｙｓｉｓ　

随着植物转基因工程研究的快速发展，大量转基因植物已经进入了大田试验阶段，并且部分转基因植物

已商品化进入市场［１⁃３］。 与此同时，转基因植物向环境释放后可能带来的生态风险渐渐引起社会各界的关

注［４⁃７］。 Ｂｔ 基因由于在抗虫方面表现突出，所以应用范围最广，随着转 Ｂｔ 抗虫基因植物进入大规模的商业化

应用阶段，其环境释放后可能存在的风险不断有报道，如转 Ｂｔ 基因抗虫棉对目标害虫具备高抗虫性的优点，
在治理抗药性棉铃虫中发挥了重要作用，同时提高了捕食性天敌的数量，但是，转 Ｂｔ 基因棉田间棉叶螨、棉
蚜、棉盲蝽等次要害虫的发生危害加重［８］；转基因玉米的花粉对大斑蝶（Ｄａｎａｕｓ ｐｌｅｘｉｐｐｕｓ）的幼虫生长发育造

成影响［９］；转基因马铃薯会对幼鼠的生长发育造成严重影响并损害其免疫系统［１０］。 这都表明转基因植物的

应用给人类带来了极大的经济和社会效益，同时，在生态环境方面可能存在的风险更不能忽视，生物安全性问

题已成为商业化应用转基因植物道路上最大的障碍［１１］。
由于转基因树木的生长周期较长，连续多年的在田间进行大面积种植对生态系统可能存在潜在的风险，

其生物安全问题越来越受到公众的重视［１２⁃１３］。 近年来，对抗虫转基因杨生态安全性的研究多集中于其对靶

标和非靶标害虫，以及天敌种群或节肢动物群落的影响，并取得了较大进展［１４⁃１５］。 以往研究表明，转抗虫基

因杨对节肢动物群落有一定影响。 如转抗虫基因 ７４１ 杨对靶标害虫具有较好的抗性，节肢动物群落总体物种

丰富度增加［１６⁃１７］；转 Ｂｔ 基因欧洲黑杨提高了寄生于靶标害虫的天敌数量、种类和寄生率［１８］；表明转抗虫基因

杨对靶标害虫毒害作用明显，具有较高的抗性，对非靶标生物毒害作用不显著，并且对天敌种群的数量有一定

的促进作用。
杨树（Ｐｏｐｕｌｕｓ Ｌ．）作为木本植物研究中的模式植物，是全球重要的栽培树种，在我国是重要的速生丰产

林、生态防护林和道路绿化树种。 近年来，杨树食叶害虫经常爆发成灾，蛀干性害虫也时有发生，造成了极大
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地损失，而且大规模的施用农药已经让害虫产生了一定的抗药性。 转抗虫基因 １０７ 杨的成功获取，不仅能有

效地解决杨树的虫害问题，而且该树种的速生性也将使其成为道路绿化及经济林应用的首选树种，因此，它的

研发和培育在社会需求和经济效益上均是必要的［１９］。 转抗虫基因 １０７ 杨是由河北农业大学生物技术研究所

将部分改造的 Ｂｔ 杀虫蛋白基因（ＢｔＣｒｙ１Ａｃ）与慈菇蛋白酶抑制基因（ＡＰＩ 基因）构建成双抗虫基因表达载体，
通过根癌农杆菌介导法，共同转入到优良的未转基因的 １０７ 杨（Ｐｏｐｕｌｕｓ × ｅｕｒａｍｅｒｉｃａｎａ ‘Ｎｅｖａ’）中，再经过多

次筛选及检测以后获得不同系号的转抗虫基因 １０７ 杨无性系。 本研究在以往转抗虫基因 １０７ 杨抗虫性研究

基础之上，首次对中试试验林地节肢动物群落进行监测和系统分析，以期为转抗虫基因杨树的生态安全性评

价提供数据支撑，为转抗虫基因 １０７ 杨的推广与应用提供参考。

１　 材料与方法

１．１　 试验材料

未转基因 １０７ 杨（对照杨）和转抗虫基因 １０７ 杨是由河北农业大学生物技术研究所提供。 转抗虫基因

１０７ 杨的系号分别为＃３、＃２、＃１、＃９，树龄：２ 年生。
１．２　 试验地概况

试验地位于唐山市滦南县苗圃场，试验林内种植有对照杨和转抗虫基因 １０７ 杨的不同系号，分别是＃３、＃
２、＃１、＃９。 试验林采用随机区组设计，每个系号为一个小区，种植 ３０ 株，４ 次重复，株距 ２ ｍ，行距 ５ ｍ。 整块

试验地地势、地貌、土质、气温、降水等自然条件和人为管理均一致。 试验林地除进行正常的水肥及基本管理

措施外，不施用任何农药。
１．３　 调查方法

节肢动物群落调查于 ２０１５ 年 ５—９ 月进行，每 １５—２０ 天调查 １ 次（共计 ８ 次）。 采取随机抽样的方法，在
区组中分别随机选取 ５ 株样树，在样株东、南、西、北 ４ 个方位，按上、下两个层次各选取 ５０ ｃｍ 长的枝条，记录

其上节肢动物的种类和数量；调查距地表 ３ ｍ 内的主干上节肢动物的种类和数量；在各区组地表随机选取

５ 个１ ｍ×１ ｍ 的样方，调查取样范围内节肢动物的种类及数量，并作详细记载。 未知种类装入毒瓶或酒精试

管，按统一标号进行编号，带回实验室进行鉴定［２０］。 特殊处理：对于样枝上的螨类、蚜虫类等，选取此样枝顶

尖倒数第 ３ 片叶子上的虫口数量进行统计。
１．４　 功能团的划分

Ｒｏｏｔ 提出集团的概念［２１］，他认为集团是以相似方式利用相同等级的生境资源的一个类群中的物种。 因

此可以将群落中的物种划分为多个取食行为、利用资源和生境选择相似的集合体［１７］。 本研究主要基于节肢

动物的取食习性将转抗虫基因 １０７ 杨和对照杨节肢动物群落中所有节肢动物划分为食叶昆虫、刺吸昆虫、其
他植食性昆虫、捕食性天敌、寄生性天敌和中性昆虫等 ６ 个功能团。
１．５　 数据分析方法

（１）相对多度

Ｐ ｉ ＝ ｎｉ ／ ｎ
式中：ｎｉ为样本中第 ｉ 个样本的个体数量，ｎ 为样本的所有的个体数量总和。

（２）群落特征指数分析

采用以下公式分析群落特征指数［２２］。
ⅠＳｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数（Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｉｎｄｅｘ）

Ｈ′ ＝ － ∑
ｓ

ｉ ＝ １
Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ

式中，Ｓ 为物种数；Ｐ ｉ为相对多度。
ⅡＰｉｅｌｏｕ 均匀度指数（Ｅｖｅｎｎｅｓｓ Ｉｎｄｅｘ）
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Ｊ ＝ Ｈ′ ／ Ｈｍａｘ，Ｈｍａｘ ＝ ｌｎＳ
式中，Ｈ′为 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数；Ｈｍａｘ为给定物种完全均匀时的群落多样性指数；Ｓ 为物种数。

ⅢＢｅｒｇｅｒ⁃Ｐａｒｋｅｒ 优势度指数（Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ Ｉｎｄｅｘ）
Ｉ ＝ Ｎｍａｘ ／ Ｎ

式中，Ｎｍａｘ为优势类群的数量；Ｎ 为群落中总的个数。
（３）群落相似性分析采用 Ｊａｃｃａｒｄ 指数 Ｃ ｊ

［２３］

Ｃ ｊ ＝ ｃ ／ （ａ ＋ ｂ － ｃ）
式中：ｃ 为两样地相同的物种数；ａ、ｂ 分别为两样地各自物种数。 该公式规定相似性等级是：当 Ｃ ｊ ＝ ０．００—０．２５
时，极不相似；当 Ｃ ｊ ＝ ０．２５—０．５０ 时，中等不相似；当 Ｃ ｊ ＝ ０．５０—０．７５ 时，中等相似；当 Ｃ ｊ ＝ ０．７５—１．００ 时，极
相似。

（４）群落相对稳定性分析

采用 Ｓｔ ／ Ｓｉ即群落内物种数与群落内个体数之比，可反映种间数量上的制约作用；Ｓｎ ／ Ｓｐ即天敌类群物种

数与植食性类群物种数之比，可以反映食物网关系和天敌—害虫相互制约的复杂程度［２４］。
（５）主成分分析

以各类功能团节肢动物的物种数量和个体数量为因子，作主成分分析，并计算各因子的特征根向量、各主

成分的累积贡献率和负荷量［２５］。
１．６　 数据处理方法

本文使用 Ｆｏｒｓｔａｔ 和 ＤＰＳ 软件对转抗虫基因 １０７ 杨林中节肢动物群落特征指数进行处理及差异性显著分

析；采用 ＳＰＳＳ 软件对转抗虫基因 １０７ 杨林中节肢动物群落进行主成分分析；利用 Ｅｘｃｅｌ 软件进行作图、作表。

２　 结果与分析

２．１　 转抗虫基因 １０７ 杨对节肢动物群落组成的影响

根据本次调查统计，共有节肢动物 ６８１８ 头，隶属于 ２ 纲分别为昆虫纲和蛛形纲，８ 目（分别为鳞翅目

Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ、鞘翅目 Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ、膜翅目 Ｈｙｍｅｎｏｐｔｅｒａ、双翅目 Ｄｉｐｔｅｒａ、半翅目 Ｈｅｍｉｐｔｅｒａ、脉翅目 Ｎｅｕｒｏｐｔｅｒａ、直翅

目 Ｏｒｔｈｏｐｔｅｒａ、蜘蛛目 Ａｒａｎｅｉｄａ），４３ 科，５８ 种。 其中害虫 ２９ 种，分属 ５ 个目，其中发生量较大的有美国白蛾

Ｈｙｐｈａｎｔｒｉａ ｃｕｎｅａ（Ｄｒｕｒｙ）、杨扇舟蛾 Ｃｌｏｓｔｅｒａ ａｎａｃｈｏｒｅｔａ （Ｆａｂｒｉｃｉｕｓ）、杨银叶潜蛾 Ｐｈｙｌｌｏｃｎｉｓｔｉｓ ｓａｌｉｇｎａ Ｚｅｌｌｅｒ；天敌

有 １８ 种，分属 ５ 个目，以瓢虫科 Ｃｏｃｃｉｎｅｌｌｉｄａｅ 数量最多；中性昆虫有 １１ 种，隶属于 ３ 个目，以双翅目为主。 将

主要节肢动物物种数及个体数进行统计，并进行差异性显著分析及个体数相对多度的计算，结果见表 １。

表 １　 转抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落组成

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ａｒｔｈｒｏｐｏｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｉｎｓｅｃｔ⁃ｒｅｓｉｓｔａｎｔ １０７ ｐｏｐｌａｒｓ

所属目 Ｇｒｏｕｐｓ
＃３ ＃２ ＃１ ＃９ ＣＫ

ＮＳ ＮＩ Ｐ ｉ ＮＳ ＮＩ Ｐ ｉ ＮＳ ＮＩ Ｐ ｉ ＮＳ ＮＩ Ｐ ｉ ＮＳ ＮＩ Ｐ ｉ

鳞翅目 Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ ６ａ １５４ａ ４４．７８ ６ａ ４９ａ ２０．７４ ６ａ １１７ａ ４１．３１ ６ａ １０８ａ ４０．２２ ７ａ ４０３ｂ ７０．０６

鞘翅目 Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ ６ａ ５８ａ １６．８５ ６ａ ４６ａ １９．５８ ５ａ ４７ａ １６．６８ ５ａ ４４ａ １６．２８ ６ａ ４６ａ ８．０５

膜翅目 Ｈｙｍｅｎｏｐｔｅｒａ ４ａ ６０ａ １７．５１ ５ａ ５１ａ ２１．６９ ３ａ ５１ａ １８．０９ ４ａ ５１ａ １８．９９ ５ａ ５７ａ ９．８８

双翅目 Ｄｉｐｔｅｒａ ６ａ ３３ａ ９．６３ ７ａ ４６ａ １９．５８ ６ａ ３４ａ １２．００ ６ａ ３３ａ １２．４４ ７ａ ３９ａ ６．７９

半翅目 Ｈｅｍｉｐｔｅｒａ ５ａ ２６ａｂ ７．６６ ５ａ ３０ａ １２．７０ ５ａ ２３ａｂ ８．２１ ５ａ ２０ａｂ ７．３０ ５ａ １６ｂ ２．７４

脉翅目 Ｎｅｕｒｏｐｔｅｒａ １ａ ４ａ １．０９ １ａ ４ａ １．８０ １ａ ２ａ ０．６２ １ａ ３ａ １．１２ １ａ ４ａ ０．７４

直翅目 Ｏｒｔｈｏｐｔｅｒａ ０ａ ０ａ ０．００ １ａ １ａ ０．３２ １ａ １ａ ０．２６ １ａ １ａ ０．２８ １ａ １ａ ０．１３

蜘蛛目 Ａｒａｎｅｉｄａ ４ａ ９ａ ２．４８ ４ａ ９ａ ３．６０ ５ａ ８ａ ２．８２ ５ａ ９ａ ３．３７ ５ａ ９ａ １．６１

总计 Ｔｏｔａｌ ３４３ １００．００ ２３６ １００．００ ２８３ １００．００ ２６７ １００．００ ５７５ １００．００

　 　 ＮＳ：物种数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ；ＮＩ：个体数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ；Ｐ ｉ为相对多度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ；同一行不同小写字母代表同一指标不同株

系间在 ０．０５ 水平下存在显著性差异

６３３ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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由表 １ 可以看出，转抗虫基因 １０７ 杨与对照杨，从目的类别上看，＃３ 无直翅目昆虫，只有 ７ 个目，其他株

系均为 ８ 个目，在物种数量上与对照杨不存在显著差异。 从个体数量上看，鳞翅目、鞘翅目、膜翅目、双翅目是

转抗虫基因 １０７ 杨和对照杨节肢动物群落的主要类群，其中鳞翅目昆虫数量最多；转抗虫基因 １０７ 杨鳞翅目

昆虫个体数较对照显著减少，半翅目昆虫个体数均多于对照杨，其中＃２ 显著增加，其他目的个体数与对照杨

不存在显著差异。 从相对多度上看，对照杨鳞翅目昆虫的相对多度高达 ７０．０６％，转抗虫基因 １０７ 杨均低于

５０％，其中＃２ 最低，为 ２０．７４％；鞘翅目、膜翅目、双翅目、半翅目、蜘蛛目的相对多度均高于对照杨，其中＃２ 的

相对多度均最高。
功能团的划分可以直观的了解节肢动物群落结构的组成情况。 转抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落各功能

团的物种数与个体数统计结果见表 ２。

表 ２　 转抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落功能团

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ａｒｔｈｒｏｐｏｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｉｎｓｅｃｔ⁃ｒｅｓｉｓｔａｎｔ １０７ ｐｏｐｌａｒｓ

株系
Ｓｔｒａｉｎｓ

食叶昆虫
Ｈｅｒｂｉｖｏｒｏｕｓ

ｉｎｓｅｃｔｓ

刺吸昆虫
Ｓｔｉｃｋ ｓｕｃｔｉｏｎ

ｉｎｓｅｃｔｓ

其他植食性昆虫
Ｏｔｈｅｒ

ｐｈｙｔｏｐｈａｇｏｕｓ
ｉｎｓｅｃｔｓ

捕食性天敌
Ｐｒｅｄａｃｉｏｕｓ
ｉｎｓｅｃｔｓ

寄生性天敌
Ｐａｒａｓｉｔｉｃ
ｉｎｓｅｃｔｓ

中性昆虫
Ｎｅｕｔｒａｌ ｉｎｓｅｃｔｓ

ＮＳ ＮＩ ＮＳ ＮＩ ＮＳ ＮＩ ＮＳ ＮＩ ＮＳ ＮＩ ＮＳ ＮＩ
＃３ ８ａ １８６ａ ５ａ ２６ａｂ ３ａ １０ａｂ ８ａ ７５ａ ２ａ １０ａ ６ａ ３６ａ

＃２ ８ａ ８０ａ ５ａ ３０ａ ３ａ ９ａ ９ａ ６３ａ ３ａ ８ａ ７ａｂ ４７ａ

＃１ ８ａ １４０ａ ５ａ ２３ａｂ ３ａ １３ａｂ ９ａ ６５ａ ２ａ ５ａ ６ａｂ ３８ａ

＃９ ７ａ １３３ａ ５ａ ２０ａｂ ２ａ １０ａｂ ７ａ ６３ａ ２ａ ６ａ ７ａｂ ３６ａ

ＣＫ ９ａ ４２５ｂ ５ａ １６ｂ ３ａ ２０ｂ ８ａ ５８ａ ２ａ １３ａ ８ｂ ４３ａ

　 　 ＮＳ：物种数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ；ＮＩ：个体数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ；同一列不同小写字母代表同一指标不同株系间在 ０．０５ 水平下存在显著性差异

由表 ２ 可知，转抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落与对照杨在功能类群上组成一致，只有＃３ 的中性昆虫物种

数与对照杨存在差异。 转抗虫基因 １０７ 杨中食叶昆虫个体数较对照显著减少；刺吸昆虫个体数均多于对照

杨，其中＃２ 较对照杨刺吸昆虫虫口数显著增加；其他植食性昆虫个体数数均少于对照杨，＃２ 较对照显著减少；
捕食性天敌、寄生性天敌及中性昆虫个体数与对照杨相似，差异不显著。 比较转抗虫基因 １０７ 杨各株系，＃２
的食叶昆虫、其他植食性昆虫个体数最少，刺吸昆虫的个体数最多，捕食性天敌数量较对照有所增加，中性昆

虫数量最多。

图 １　 转抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落特征指数

　 Ｆｉｇ． １ 　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ａｒｔｈｒｏｐｏｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ

ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｉｎｓｅｃｔ⁃ｒｅｓｉｓｔａｎｔ １０７ ｐｏｐｌａｒｓ

图中不同小写字母表示同一指标不同株系间在 ０．０５ 水平下存在

显著性差异

２．２　 转抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落特征指数

转抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落特征指数见图 １。
由图 １ 可见，转抗虫基因 １０７ 杨的多样性指数和均

匀性指数均高于对照杨，其中＃２ 较对照杨显著增高，其
他株系与对照杨差异不显著；从优势度指数上看，转抗

虫基因 １０７ 杨低于对照杨，其中＃２ 较对照杨显著降低。
调查结果显示转抗虫基因 １０７ 杨与对照杨中主要优势

类群有灯蛾科 Ａｒｃｔｉｉｄａｅ、舟蛾科 Ｎｏｔｏｄｏｎｔｉｄａｅ、卷叶蛾科

Ｔｏｒｔｒｉｃｉｄａｅ、叶甲科 Ｃｈｒｙｓｏｍｅｌｉｄａｅ 等，转抗虫基因 １０７ 杨

优势度指数降低，说明优势类群的地位下降。
２．３　 转基因 １０７ 杨节肢动物群落相似性分析

由表 ３ 可知，转抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落与对

照杨相似度较高，其中除＃１ 为中等相似外，其他株系与

对照杨的相似性系数均大于 ０．７５，为极相似，＃９ 与对照

杨节肢动物群落相似性最大，相似性系数高达 ０．８０３９；

７３３　 １ 期 　 　 　 郭萌萌　 等：转双抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落特征及相对稳定性 　
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比较转抗虫基因 １０７ 杨各株系间相似性系数，除＃３ 与＃９ 为中等相似外，其他株系间相似性系数均大于 ０．７５，
表示其他株系间节肢动物群落极相似。 由此表明转抗虫基因 １０７ 杨对节肢动物群落物种组成无明显作用。

表 ３　 转抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落相似性系数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｏｆ ａｒｔｈｒｏｐｏｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｉｎｓｅｃｔ⁃ｒｅｓｉｓｔａｎｔ １０７ ｐｏｐｌａｒｓ

株系 Ｓｔｒａｉｎｓ ＃３ ＃２ ＃１ ＃９ ＣＫ

＃３ １ ０．８４６２ ０．８０７７ ０．７１７０ ０．７９２５
＃２ １ ０．７７７８ ０．７８８５ ０．７６３６
＃１ １ ０．７８４３ ０．６９６４
＃９ １ ０．８０３９
ＣＫ １

图 ２　 转抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落相对稳定性

　 Ｆｉｇ． ２ 　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｖａｌｕｅ ｏｆ ａｒｔｈｒｏｐｏｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ

ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｉｎｓｅｃｔ⁃ｒｅｓｉｓｔａｎｔ １０７ ｐｏｐｌａｒｓ

图中不同小写字母表示同一指标不同株系间在 ０．０５ 水平下存在

显著性差异

２．４　 转抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落相对稳定性分析

转抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落相对稳定性分析

结果见图 ２。
由图 ２ 可以看出，Ｓｔ ／ Ｓｉ的比值排序为＃２＞＃９＞＃１＞＃３

＞ＣＫ，转抗虫基因 １０７ 杨的 Ｓｔ ／ Ｓｉ比值均高于对照杨，其
中＃２、＃９ 与对照杨差异显著，表明转抗虫基因 １０７ 杨节

肢动物群落物种数相对较多，个体数相对较少，反映转

抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落物种间在数量上的制约

作用较强。 转抗虫基因 １０７ 杨与对照杨的 Ｓｎ ／ Ｓｐ的比值

排序为＃１＞＃２＞＃９＞ＣＫ＞＃３，但差异不显著，表明转抗虫

基因 １０７ 杨与对照杨在天敌物种与植食性物种比例上

无显著差异。
２．５　 转抗虫基因 １０７ 杨林节肢动物群落主成分分析

主成分分析方法明确了转抗虫基因 １０７ 杨及对照杨林内节肢动物群落的主要构成因素以及各因素之间

的相互关系，结果见表 ４。

表 ４　 转抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落主成分分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａｒｔｈｒｏｐｏｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｉｎｓｅｃｔ⁃ｒｅｓｉｓｔａｎｔ １０７ ｐｏｐｌａｒｓ

株系
Ｓｔｒａｉｎｓ

成分
Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

因子载荷量 Ｆａｃｔｏｒ Ｌｏａｄｉｎｇ

Ｘ１ Ｘ２ Ｘ３ Ｘ４ Ｘ５ Ｘ６ Ｘ７ Ｘ８ Ｘ９ Ｘ１０ Ｘ１１ Ｘ１２
累计贡献率
Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ／ ％

＃３ Ⅰ －０．００６ ０．１２５ ０．１８６ ０．１０１ ０．１８６ ０．０７３ ０．１８７ ０．０１３ －０．０２９ ０．１７５ ０．１０７ －０．０８８ ４５．２７
Ⅱ ０．２７９ ０．１２０ －０．０１７ ０．２１８ －０．０１７ －０．２９５ －０．０６８ －０．０４１ ０．１７８ －０．０３４ ０．０８０ ０．１５４ ７４．２５
Ⅲ －０．０１８ －０．１３７ －０．０１５ ０．０７１ －０．０１５ －０．１１３ －０．０６０ ０．３０１ －０．１９７ ０．０８３ ０．２４８ ０．３０５ １００．００

＃２ Ⅰ ０．１５９ ０．１５７ ０．１６４ ０．１３４ ０．０３０ －０．０６２ ０．１２５ ０．０３３ ０．０５８ －０．０４４ ０．１４４ ０．１４６ ５０．８９
Ⅱ ０．０５７ －０．０８９ －０．０１４ ０．１５２ ０．２７９ ０．２９２ －０．１２３ ０．２３９ ０．０１６ －０．０４０ －０．１４３ ０．１２１ ７９．６８
Ⅲ ０．００８ ０．１３０ ０．０１０ －０．１８７ －０．００４ －０．１０１ －０．１２９ ０．０９５ ０．３６２ ０．３９９ ０．１９９ －０．１３０ １００．００

＃１ Ⅰ －０．０７３ ０．０２７ ０．０７９ ０．１２１ ０．１９８ ０．２４２ －０．０４９ －０．１３８ ０．０１９ ０．１６７ －０．０２９ ０．２５７ ３９．３７
Ⅱ ０．２６１ ０．２６５ ０．２４９ －０．０３０ ０．０００ －０．０１１ ０．０７９ －０．０５１ －０．０９９ －０．０２５ ０．２１５ ０．０１５ ７１．０５
Ⅲ ０．０８５ ０．０５６ ０．０００ －０．３３９ ０．０１０ －０．１０２ ０．３０８ －０．１１６ ０．２０７ ０．０６１ －０．０８５ －０．１８５ １００．００

＃９ Ⅰ －０．０２４ ０．１６５ －０．１７２ －０．１４０ ０．１７２ －０．０２３ ０．０６６ ０．０１５ ０．１７２ －０．０６８ －０．０８３ －０．１３８ ４９．３７
Ⅱ －０．０２１ －０．００９ ０．０３２ ０．２０２ －０．０３２ ０．２４８ ０．２０５ ０．０７３ －０．０３２ ０．２６１ －０．１７５ －０．０８３ ８２．４８
Ⅲ ０．４５８ ０．０７７ ０．００２ ０．００６ －０．００２ －０．０４５ ０．１２７ ０．４７０ －０．００２ ０．０８１ ０．０８３ ０．１１５ １００．００

ＣＫ Ⅰ －０．００６ ０．１２０ ０．２３０ ０．２３９ －０．０４８ －０．０１１ ０．１３７ －０．０２４ ０．１３９ ０．２２４ －０．００７ －０．１５３ ３５．０７
Ⅱ ０．２０９ ０．１６６ －０．１０３ ０．０２６ －０．１０７ －０．１４０ ０．２６２ ０．３３０ －０．２７７ ０．０７８ －０．０３５ ０．１２５ ６９．５４
Ⅲ －０．００１ ０．３６１ －０．０３４ ０．０７５ ０．１０６ －０．３５６ ０．１３７ ０．１５９ －０．１２６ ０．０３５ ０．１９３ ０．２６３ １００．００

　 　 Ｘ１：食叶昆虫物种数；Ｘ２：食叶昆虫个体数；Ｘ３：刺吸昆虫物种数；Ｘ４：刺吸昆虫个体数；Ｘ５：其他植食物种数；Ｘ６：其他植食性昆虫个体数；Ｘ７：捕食性天敌物种

数；Ｘ８：捕食性天敌个体数；Ｘ９：寄生性天敌的物种数；Ｘ１０：寄生性天敌个体数；Ｘ１１：中性昆虫物种数；Ｘ１２：中性昆虫个体数。 Ⅰ：第一主成分；Ⅱ：第二主成分；Ⅲ：

第三主成分
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由表 ４ 可知，转抗虫基因 １０７ 杨与对照杨林节肢动物群落中均提取了 ３ 个主成分，且累计贡献率均高达

１００％，足以概括组成昆虫群落的主要因子。
＃３ 杨林的第Ⅰ主成分代表捕食性天敌物种数量、其他植食性昆虫物种数量、刺吸昆虫物种数量和食叶昆

虫个体数量的综合因子，累计贡献率较高，为 ４５．２７％；第Ⅱ主成分代表其他植食性昆虫个体数量和食叶昆虫

物种数量的综合因子；第Ⅲ主成分代表中性昆虫个体数量与捕食性天敌个体数量的综合因子。 说明在＃３ 中，
捕食性天敌物种数量、其他植食性昆虫物种数量、刺吸昆虫物种数量和食叶昆虫个体数量是导致昆虫群落变

化的最主要因子，其他植食性昆虫物种数和个体数、食叶昆虫物种数及中性昆虫的个体数与主要因子共同影

响着整个群落的波动。
＃２ 杨林的第Ⅰ主成分代表刺吸昆虫物种数量、食叶昆虫物种数量和个体数量的综合因子；第Ⅱ主成分代

表其他植食性物种数量和个体数量、捕食性天敌个体数量的综合因子；第Ⅲ主成分代表寄生性天敌物种数量

和个体数量的综合因子。 节肢动物群落的不同功能类群均对＃２ 杨林有大小不同的影响，表明＃２ 杨林的物种

分布比较均衡，也解释了＃２ 杨林节肢动物群落均匀度最高的原因。
＃１ 杨林的第Ⅰ主成分代表其他植食性昆虫和中性昆虫个体数量的综合因子；第Ⅱ主成分代表食叶昆虫

物种数量和个体数量、刺吸昆虫物种数量的综合因子；第Ⅲ主成分代表刺吸昆虫的个体数量和捕食性天敌物

种数量的综合因子。 表明食叶昆虫、刺吸昆虫和捕食性天敌是＃１ 杨林的主导因子。
＃９ 杨林的第Ⅰ主成分代表刺吸昆虫、其他植食性昆虫、寄生性天敌物种数量和食叶昆虫个体数量的综合

因子；第Ⅱ主成分代表其他植食性昆虫和寄生性天敌个体数量的综合因子；第Ⅲ主成分代表食叶昆虫物种数

量与捕食性天敌个体数量的综合因子。 表明食叶昆虫、寄生性天敌、刺吸昆虫共同影响＃９ 杨林节肢动物群落

的波动。
对照杨林的第Ⅰ主成分代表刺吸昆虫物种数量和个体数量、寄生天敌个体数量的综合因子，累计贡献率

为 ３５．０７％；第Ⅱ主成分代表捕食天敌的物种数量和个体数量、寄生天敌物种数量、食叶昆虫物种数量的综合

因子，累计贡献率为 ３４．０７％；第Ⅲ主成分代表食叶昆虫个体数量与其他植食性昆虫个体数量的综合因子，累
计贡献率为 ３０．４６％。 表明第Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ主成分的综合因子均对对照杨林有主导作用。

综合以上分析结果可得出，影响转抗虫基因 １０７ 杨和对照杨林节肢动物群落的主要因子存在差异，转抗

虫基因 １０７ 杨林中，食叶昆虫物种数量和个体数量、刺吸昆虫物种数量和其他植食性昆虫物种数量是主导节

肢动物变化的最主要因子；对照杨林中，食叶昆虫、刺吸昆虫、寄生性天敌、捕食性天敌物种数量和个体数量、
其他植食性昆虫个体数量主导了节肢动物群落的变化。 食叶昆虫物种数量与个体数量、刺吸昆虫物种数量和

其他植食性昆虫个体数量是影响转抗虫基因 １０７ 杨与对照杨节肢动物群落变化的共同主导因子。

３　 结论与讨论

转抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落特征及相对稳定性是转抗虫基因杨安全性评价的重要内容之一，是转抗

虫基因 １０７ 杨走向商品化的必经阶段。 本文通过对转抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落的野外调查，研究了转抗

虫基因 １０７ 杨节肢动物群落的组成、群落特征及群落内部结构关系等，可以得到如下结论：转抗虫基因 １０７ 杨

可以有效地抑制靶标鳞翅目害虫的个体数量，具有显著的抗虫效果，但对非靶标害虫在一定程度上有增殖作

用，对捕食性天敌无不利影响，甚至还有促进作用；转抗虫基因 １０７ 杨可在一定程度上提高节肢动物群落的多

样性；转抗虫基因 １０７ 杨与对照杨节肢动物群落间共有种较多，但转抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落物种间在

数量上的制约作用较强；不同功能类群的物种数与个体数均对转抗虫基因 １０７ 杨和对照杨林内节肢动物群落

的构成有影响，其中食叶昆虫、刺吸昆虫是影响转抗虫基因 １０７ 杨与对照杨节肢动物群落变化的共同主导

因子。
物种种类和数量是群落基本的组成单元之一，它们的变化影响着整个群落组成单元的变化［２６］。 转抗虫

基因 １０７ 杨对鳞翅目害虫的抗性减轻了对杨叶的危害，从而促进了其他害虫种群的增长，造成刺吸昆虫个体
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数量显著增加，这与张真等［２７］、刘万学等［２８］等研究结果相似，张真等研究结果表明 Ｂｔ 转基因杨树会改变其

昆虫群落结构，由于 Ｂｔ 主要作用于鳞翅目昆虫，而对膜翅目影响不大，在抑制鳞翅目昆虫的同时，有利于其他

食叶昆虫，所以转基因纯林中杨叶蜂为优势种，而在转基因与非转基因混交林中以杨扇舟蛾为优势种；刘万学

的研究结果表明转抗虫基因棉花会使次要刺吸昆虫的数量增加；但与姜文虎等［２９］ 对转抗虫基因 ７４１ 杨的研

究中刺吸昆虫数量减少的结果不一致。 因此，转抗虫基因植物对刺吸昆虫的影响和作用机制还有待进一步的

研究。
转抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落与对照相比多样性增加，除＃２ 外，其他株系与对照杨不存在显著性差

异。 可能原因有：试验杨林树龄较小，也可能与试验地规模及栽培模式有关，对照林与转抗虫基因 １０７ 杨林较

近，当节肢动物群落受到外界干扰时可能会在转基因与非转基因杨林内相互扩散。
转抗虫基因 １０７ 杨节肢动物群落是多种植食性昆虫、天敌和中性节肢动物彼此关联、相互制约的复杂网

络系统［３０］，转基因 １０７ 杨进入生态系统时，有可能对靶标害虫、非靶标害虫、天敌的种类组成、数量与发生动

态以及群落结构、生物多样性、乃至整个生态过程产生影响，甚至通过节肢动物的迁移和扩散对周围林分的节

肢动物群落造成间接影响。 本文说明了转抗虫基因 １０７ 杨对靶标害虫有很好的抑制作用，同时提高了节肢动

物群落的多样性，对外界环境的变化或来自群落内部的种群波动的缓冲作用增强。 比较转抗虫基因 １０７ 杨不

同株系，＃２ 表现出较高的抗虫性，多样性指数、均匀性指数、天敌物种数及个体数均明显高于对照杨，优势度

指数明显低于对照杨，主成分分析结果显示，节肢动物群落的不同功能类群均对＃２ 杨林有影响，说明＃２ 杨林

的节肢动物物种分布比较均衡。
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