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摘要：随着转基因技术的飞速发展，越来越多的转基因作物新品种被培育成功并得以推广应用，但转基因作物对非靶标生物的

生态安全性问题日益引起人们的广泛关注。 为加强转基因作物的生态风险评估，以 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯合基因型转 Ｂｔ （Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ｔｈｕｒｉｎｇｉｅｎｓｉｓ）水稻“克螟稻”和 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻“华恢 １ 号”及其对照亲本水稻稻田土壤螨类为研究对象，系统

调查研究了纯和基因型和融合基因型转 Ｂｔ 水稻种植下土壤螨类的群落组成、数量动态及其群落多样性的变化。 研究结果显

示，转 Ｂｔ 水稻对土壤螨类的群落组成无负面影响，仅一些稀有类群（＜１％）和常见类群（介于 １％和 １０％）消失或出现。 且与对

照亲本相比，纯和基因型转 Ｂｔ 水稻中仅上罗甲螨科（Ｅｐｉｌｏｈｍａｎｎｉｉｄａｅ）上罗甲螨属（Ｅｐｉｌｏｈｍａｎｎｉａ）的百分比含量显著增加了

５２５％。 此外，转 Ｂｔ 水稻与其对照亲本稻田土壤螨类的数量动态、群落多样性、群落均匀度和科属丰富度之间均差异不显著（Ｐ＞
０．０５）。 而与纯合基因型转 Ｂｔ 水稻相比，融合基因型转 Ｂｔ 水稻可显著提高大田土壤螨类的数量和科属丰富度（Ｐ＜０．０５）。 可

见，融合基因型转 Ｂｔ 水稻种植比纯合基因型转 Ｂｔ 水稻更有利于土壤螨类等非靶标生物的发生及其生物多样性保护。
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为减轻化学农药使用过程中造成的系列环境问题，进而促进我国“新绿色农业”的发展，基因工程技术已

被广泛应用于现代农业害虫防治中［１］。 室内或田间条件下，Ｃｒｙ１Ａｂ 纯合基因型转 Ｂｔ（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｈｕｒｉｎｇｉｅｎｓｉｓ）水
稻“克螟稻”及 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻“华恢 １ 号”均具有较好的抗虫效果［２⁃３］，并有效地降低了农药

施用［４］，且我国农业部于 ２００９ 年和 ２０１４ 年先后两次通过了对转 Ｂｔ 抗虫水稻“华恢 １ 号”的生物安全认

证［５⁃６］。 然而，人们对转基因作物的食品安全和生态风险问题仍存在较大争议，这严重阻碍了我国 １１５ 转基因

抗虫育种产业的发展。
虽然大量研究表明，转 Ｂｔ 作物对地上部节肢动物以及水生生物等的影响与非转基因作物相比均无显著

差异［７⁃１１］。 但转 Ｂｔ 作物长期种植后，其外源基因表达产物也可能通过根系分泌物、花粉或植株残体等方式进

入土壤，进而对土壤非靶标生物造成负面作用［１２⁃１４］。 此外，不同基因型转 Ｂｔ 水稻对非靶标生物的影响存在较

大差异［１５⁃１６］，且易受土壤类型以及气候等多因素影响。 因此不同基因型转 Ｂｔ 水稻对土壤非靶标生物的综合

评价至关重要，但目前有关这方面的研究还相当有限，尤其对土壤生态安全性评价的工作尚严重不足。
土壤螨类是土壤中数量和种类极为丰富的一类小型土壤节肢动物，在土壤分解、物质循环和能量流动等

过程中均起着重要作用［１７⁃１９］。 同时，土壤螨类也是自然界易受干扰的生物类群，其种类组成和密度能对土壤

环境变化做出敏感响应［２０⁃２２］。 因此，土壤螨类已成为评价土壤健康与否的重要敏感指示生物之一［２３］。 研究

不同基因型转 Ｂｔ 水稻种植对土壤螨类群落影响对转 Ｂｔ 水稻种植和土壤环境安全具有重要意义。 然而有关

转 Ｂｔ 抗虫水稻对土壤螨类的安全风险评价尚未见报道。 为综合评价不同基因型转 Ｂｔ 水稻种植对土壤非靶

标生物的影响，加强转基因作物的生态风险评估，本研究选取 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯合基因型转 Ｂｔ 水稻“克螟稻”和

Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ｃｒｙ１Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻“华恢 １ 号”为供试材料，研究不同基因型转 Ｂｔ 水稻种植对稻田非靶标

生物土壤螨类的数量动态、群落组成和多样性等的影响，以进一步明确转 Ｂｔ 水稻的土壤环境安全性。

１　 材料与方法

１．１　 田间试验地概况

试验地设在山东省宁津县南京农业大学植物保护学院“气候变化与生物多样性和控害减排【联合】创新

研究基地” （ Ｉｎｎｏｖａｔｉｏｎ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｐｌａｔｆｏｒｍｓ ｆｏｒ Ｃｌｉｍａｔｅ Ｃｈａｎｇｅ， Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ Ｐｅｓｔ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ， 即 ＣＣＢＰＭ；
ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｃｃｂｐｍ．ｏｒｇ； ３７．６４°Ｎ， １１６．８°Ｅ），该地区海拔 １６．５ ｍ，属于暖温带半湿润季风性气候，年平均气温

１２．９℃，年平均降水量为 ５００—８００ ｍｍ；土壤类型为蒙淤砂白土，耕作层（０—２０ ｃｍ）的土壤 ｐＨ 值（水提法，液
土比 ５：１）为 ８．５，土壤有机碳（高温外热重铬酸钾氧化⁃容量法）、全氮（凯氏消煮法）、碱解氮（碱解扩散法）、
速效磷（钼蓝比色法）和速效钾（火焰光度计法）含量分别为 ６．６ ｇ ／ ｋｇ、０．４ ｇ ／ ｋｇ、７．９ ｇ ／ ｋｇ、１４．４ ｍｇ ／ ｋｇ 和 ９６
ｍｇ ／ ｋｇ。 试验前该地区主要种植棉花、玉米和小麦等旱地作物，未进行秸秆还田耕作，无转 Ｂｔ 水稻种植记载，
且当前周边 １００ ｋｍ 内也无转 Ｂｔ 水稻种植，从而避免了转 Ｂｔ 作物外源 Ｂｔ 基因的扩散杂交风险。 整个试验过

程除不施用化学杀虫剂外，其他均按照常规的稻田管理措施。
１．２　 供试转 Ｂｔ 水稻

试验所用的转 Ｂｔ 水稻为 ２ 个转 Ｃｒｙ１Ａ 基因抗虫水稻品系，即 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯和基因型转 Ｂｔ 水稻“克螟稻”和
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Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻“华恢 １ 号”（两者均为恢复系），及其常规对照亲本“秀水 １１”和“明恢 ６３”。
克螟稻是将外源 Ｃｒｙ１Ａｂ 基因导入晚粳稻秀水 １１ 后选育出的转 Ｂｔ 抗虫基因水稻，稻种由浙江大学原子能研

究所提供；华恢 １ 号以明恢 ６３ 为受体材料，通过基因枪介导的遗传转化方法将目的基因 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 转入受体

细胞后所得的转 Ｂｔ 抗虫水稻，稻种由华中农业大学植物科技学院提供。 以上两种转 Ｂｔ 抗虫水稻的靶标害虫

为二化螟 Ｃｈｉｌｏ ｓｕｐｐｒｅｓｓａｌｉｓ 和稻纵卷叶螟 Ｃｎａｐｈａｌｏｃｒｏｃｉｓ ｍｅｄｉｎａｌｉｓ 等鳞翅目害虫［２⁃３］。
１．３　 试验设计

试验包含 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯和基因型转 Ｂｔ 水稻“克螟稻”和 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻“华恢 １ 号”及其常

规对照亲本“秀水 １１”和“明恢 ６３”，共 ４ 个水稻品种。 每个水稻品种设置 ４ 个小区，每小区 ５ ｍ×２０ ｍ，小区之

间设置 ５ ｍ 的隔离带，水稻品种之间采用随机区组试验设计（图 １）。 水稻于 ２０１１ 年 ５ 月 １５ 日旱作播种，１１
月 １５ 日收获。 播种前按每公顷 ３７５ ｋｇ 氮肥、２２５ ｋｇ 磷肥和 １５０ ｋｇ 钾肥施底肥，大田漫灌一次，并于水稻拔节

期和孕穗期分别追施氮肥（１５０ ｋｇ ／ ｈｍ２）、磷肥（９０ ｋｇ ／ ｈｍ２）和钾肥（６０ ｋｇ ／ ｈｍ２）各一次；此外，播种后间隔 ３ 周

人工除草和灌溉各一次。 自水稻播种后一个月，每隔两个月进行一次土壤采样，即 ６ 月份、８ 月份和 １０ 月份 ３
次采样。 采样时，用 １００ ｍＬ 环刀每小区随机取样 ５ 环刀水稻土，放入一个自封袋中，做好标记后带回实验室

分别进行分离鉴定。

图 １　 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯和基因型和 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻及其对照亲本大田试验设置图

Ｆｉｇ．１　 Ｆｉｅｌｄ ｌａｙｏｕｔ ａｎｄ ｄｅｐｌｏｙｍｅｎｔ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ Ｂｔ ｒｉｃｅ ｗｉｔｈ ｓｉｎｇｌｅ Ｃｒｙ１Ａｂ ａｎｄ ｆｕｓｅｄ Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ ｔｒａｎｓｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

ｐａｒｅｎｔａｌ ｌｉｎｅｓ

ＫＭＤ：克螟稻，Ｋｅｍｉｎｇｄａｏ；ＸＳＤ：秀水稻，Ｘｉｕｓｈｕｉｄａｏ；ＨＨ１：华恢 １ 号，Ｈｕａｈｕｉ １；ＭＨ６３：明恢 ６３，Ｍｉｎｇｈｕｉ ６３

１．４　 土壤螨类分离与鉴定

将带回的每个土样充分混合后，用 １００ ｍＬ 标准环刀量取一环刀（即 １００ ｍＬ）土样采用改良的干漏斗法

（即 Ｔｕｌｌｇｒｅｎ 法）进行土壤螨类的分离，获得的土壤螨用装有浓度为 ７５％酒精的白色塑料小瓶（容积：５０ ｍＬ）
收集［２４］。 螨类标本依据尹文英《中国土壤动物检索图鉴》鉴定［２５］，一般鉴定到属，个别鉴定到科，同时统计个

体数量。 此外，根据各土壤螨的数量占土壤螨总数量的百分比来划分各类群，即个体数占总量 １０％以上者为

优势类群，个体数占总量 １％—１０％为常见类群，个体数占总量 １％以下为稀有类群［２６］。
１．５　 土壤螨类群落指标计算

依据以上分离鉴定的各土壤螨的类群及其数量，运用 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数、Ｍａｒｇａｌｅｆ 丰富度指数和 Ｐｉｅｌｏｕ
均匀度指数来研究［２７］Ｃｒｙ１Ａｂ 纯和基因型和 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻种植对土壤螨类群落多样性的

影响。
具体公式如下：

３　 １２ 期 　 　 　 宋莹莹　 等：不同基因型转 Ｂｔ 水稻种植对土壤螨类群落影响 　
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（１）Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数（Ｈ′）：

Ｈ ＝－ ∑
ｓ

ｉ ＝ １
Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ

式中，Ｐｉ 为土壤螨群落中第 ｉ 类群（属）个体数占总个体数的百分比；Ｓ 为土壤螨群落中所有螨的类群数。
（２）Ｍａｒｇａｌｅｆ 丰富度（ＳＲ）：

ＳＲ ＝ （Ｓ － １） ／ ｌｎＮ
其中，Ｓ 的含义同上，Ｎ 为土壤螨类群落的总个体数。

（３）Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度（Ｊ）：
Ｊ ＝ Ｈ ／ ｌｎＳ

式中，Ｈ′，Ｓ 的含义同上。

１．６　 统计分析

用 ＳＰＳＳ １６．０ 统计软件进行试验数据的统计分析。 采用单因子方差分析（Ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）比较 ２０１１ 年

６、８ 和 １０ 月份 ３ 次累计分离鉴定的转 Ｂｔ 水稻及其对照亲本稻田土壤螨类的百分比组成差异，以及同一次调

查取样所分离鉴定的土壤螨类数量和测定的 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数（Ｈ′）、Ｍａｒｇａｌｅｆ 丰富度（ＳＲ）和 Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度

（Ｊ）等的差异；此外，采用单因子重复测量方差分析（Ｏｎｅ⁃ｗａｙ Ｒｅｐｅａｔｅｄ⁃Ｍｅａｓｕｒｅｓ ＡＮＯＶＡｓ）以明确转 Ｂｔ 水稻及

其对照亲本之间（ＫＭＤ ｖｓ． ＸＳＤ 或 ＨＨ１ ｖｓ． ＭＨ６３），以及不同基因型转 Ｂｔ 水稻之间（ＫＭＤ ｖｓ． ＨＨ１）在 ２０１１ 年

６、８ 和 １０ 月份稻田土壤螨类数量动态，以及测定的 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数（Ｈ′）、Ｍａｒｇａｌｅｆ 丰富度（ＳＲ）和 Ｐｉｅｌｏｕ
均匀度（Ｊ）等的群落指标的动态差异。 处理间差异显著性采用 ＬＳＤ 检验（差异显著：Ｐ＜０．０５；差异较大但不显

著：０．０５＜Ｐ＜０．１０）。 数据分析前，对绝对值数据进行对数转换，对百分比数据进行反正弦平方根转化，以符合

正态分布假设。

２　 结果与分析

２．１　 不同基因型转 Ｂｔ 水稻种植对稻田土壤螨类数量与百分比组成的影响

２０１１ 年 ６ 月份、８ 月份和 １０ 月份连续 ３ 次对两种基因型（即 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯和基因型和 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因

型）转 Ｂｔ 水稻及其对照亲本稻田土壤进行了土壤取样，以及土壤螨类的分离与鉴定，共发现 ４ 目，２７ 科土壤

螨类（表 １）。 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻种植增加了土壤螨类的科属种类；其中，Ｃｒｙ１Ａｂ 纯和基因型转

Ｂｔ 水稻及其对照亲本稻田土壤中分别发现了 １７ 科和 １８ 科的土壤螨类，Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻及其

对照亲本稻田土壤中分别发现 ２１ 科和 １７ 科的螨类。
对科属组成及其百分比分析发现（表 １），同一转 Ｂｔ 水稻种植对不同的土壤螨类影响不同，不同基因型转

Ｂｔ 水稻种植对同一土壤螨类的影响也不同，且转 Ｂｔ 水稻种植田中一些百分比含量较少的稀有类群（＜１％）和
常见类群（介于 １％和 １０％）消失或出现。 与对照亲本稻田土壤相比，Ｃｒｙ１Ａｂ 纯和基因型转 Ｂｔ 水稻田土壤中

分别有 ３ 个科的稀有类群（赫甲螨科、真卷甲螨科和寄螨科）和 ３ 个科的常见类群（步甲螨科、盖头甲螨科和

绒螨科）消失，同时又有 １ 个科的稀有类群（若甲螨科）和 ６ 个科的常见类群（尖棱甲螨科（奥斯甲螨属）、木单

翼甲螨科（木单翼甲螨属和全单翼甲螨属）、奥甲螨科（奥甲螨属）、厚厉螨科、尾足螨科和巨须螨科）出现；此
外，Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻田土壤中分别有 １ 个科的稀有类群（奥甲螨科（微奥甲螨属））和 ３ 个科

的常见类群（真卷甲螨科、奥甲螨科（多奥甲螨和隐奥甲螨属）和吸螨科）消失，同时又有 ６ 个科的稀有类群

（上罗甲螨科、维螨科、尾足螨科、寄螨科、真足螨科和绒螨科）和 １ 个科常见类群（奥甲螨科（奥甲螨属））出
现。 其中，Ｃｒｙ１Ａｂ 纯和基因型和 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻种植均可导致真卷甲螨科三皱甲螨属种类

的消失，以及盖头甲螨科奥甲螨属和尾足螨科种类的出现。 与对照亲本相比，Ｃｒｙ１Ａｂ 纯和基因型转 Ｂｔ 水稻种

植显著增加了上罗甲螨科上罗甲螨属的百分比含量（＋５２５％； Ｐ＜０．０５； 表 １），而 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ
水稻种植对稻田土壤螨的百分比组成无显著影响（Ｐ＞０．０５； 表 １）。

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

表 １　 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯合基因型和 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻稻田土壤螨类优势类群（＞１０％）、常见类群（介于 １％和 １０％）和稀有类群（＜１％）

组成（％）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ （＞１０％）， ｃｏｍｍｏｎ （≥１％ ａｎｄ ＜１０％） ａｎｄ ｒａｒｅ （＜１％） ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｔｅｓ ｇｅｎｕｓ ｉｎ ｔｈｅ

ｐａｄｄｙｆｉｅｌｄｓ ｏｆ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ Ｂｔ ｒｉｃｅ ｗｉｔｈ ｓｉｎｇｌｅ Ｃｒｙ１Ａｂ ａｎｄ ｆｕｓｅｄ Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ ｔｒａｎｓｇｅｎｅｓ （％）

目
Ｏｒｄｅｒ

科
Ｆａｍｉｌｙ

属
Ｇｅｎｕｓ

Ｃｒｙ１Ａｂ 纯和基因型
Ｓｉｎｇｌｅ Ｃｒｙ１Ａｂ ｔｒａｎｓｇｅｎｅ

Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型
Ｆｕｓｅｄ Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ ｔｒａｎｓｇｅｎｅｓ

转 Ｂｔ 水稻
（克螟稻）
Ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ
Ｂｔ ｒｉｃｅ
（ＫＭＤ）

对照亲本
（秀水 １１）
Ｐａｒｅｎｔａｌ ｌｉｎｅ

（ＸＳＤ）

转 Ｂｔ 水稻
（华恢 １ 号）
Ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ
Ｂｔ ｒｉｃｅ
（ＨＨ１）

对照亲本
（明恢 ６３）
Ｐａｒｅｎｔａｌ ｌｉｎｅ
（ＭＨ６３）

甲螨目 缝甲螨科 Ｈｙｐｏｃｈｔｈｏｎｉｉｄａｅ 缝甲螨属 Ｈｙｐｏｃｈｔｈｏｎｉｕｓ ７．０±３．３ ４．４±１．５ １０．０±４．２ ０．６±０．６

Ｏｒｉｂａｔｉｄａ 步甲螨科 Ｃａｒａｂｏｄｉｄａｅ 步甲螨属 Ｃａｒａｂｏｄｅｓ １．３±１．３

赫甲螨科 Ｈｅｒｍａｎｎｉｉｄａｅ 赫甲螨属 Ｈｅｒｍａｎｎｉａ ０．９±０．９

尖棱甲螨科 Ｃｅｒａｔｏｚｅｔｅｓ 尖棱甲螨属 Ｃｅｒａｔｏｚｅｔｅｓ ８．４±１．３ ７．４±２．２ ９．０±４．４ １０．１±３．１

奥斯甲螨属 Ｏｃｅｓｏｂａｔｅｓ ３．６±２．２

真卷甲螨科 Ｅｕｐｈｔｈｉｒａｃａｒｉｄａｅ 三皱甲螨属 Ｒｈｙｓｏｔｒｉｔｉａ ０．９±０．９ １．０±１．０

上罗甲螨科 Ｅｐｉｌｏｈｍａｎｎｉｉｄａｅ 上罗甲螨属 Ｅｐｉｌｏｈｍａｎｎｉａ ７．５±１．１ ａ １．２±０．８ ｂ ０．８±０．８

木单翼甲螨科 Ｘｙｌｏｂａｔｉｄａｅ 木单翼甲螨属 Ｘｙｌｏｂａｔｅｓ ２．４±２．４ ６．０±１．２ ２．６±１．６

全单翼甲螨属 Ｐｅｒｘｙｉｏｂａｔｅｓ １．６±１．６ ０．８±０．８ １．０±１．０

盖头甲螨科 Ｔｅｃｔｏｃｅｐｈｅｉｄａｅ 盖头甲螨属 Ｔｅｃｔｏｃｅｐｈｅｕｓ ２．１±１．７ ３．１±２．２ ３．０±３．０

奥甲螨科 Ｏｐｐｉｉｄａｅ 奥甲螨属 Ｏｐｐｉａ １．３±１．３ １．７±１．０

多奥甲螨 Ｍｕｌｔｉｏｐｐｉａ Ｈａｍｍｅｒ ０．８±０．８ ０．９±０．９ ２．９±１．７

隐奥甲螨属 Ｃｒｙｐｔｏｐｐｉａ Ｃｓｉｓｚａｒ １．０±１．０

微奥甲螨属 Ｍｉｃｒｏｐｐｉａ ０．７±０．７

若甲螨科 Ｏｒｉｂａｔｕｌｉｄａｅ 合若甲螨属 Ｚｙｇｏｒｉｂａｔｕｌａ ０．８±０．８

中气门目 维螨科 Ｖｅｉｇａｉｉｄａｅ ０．７±０．７

Ｍｅｓｏｓｔｉｇｍａｔａ 囊螨科 Ａｓｃｉｄａｅ ２６．８±５．５ ２５．５±５．６ １９．９±６．８ ３５．０±１１．７

厉螨科 Ｌａｅｌａｐｉｄａｅ １．２±１．２ １．３±１．３ １．６±１．６ ０．６±０．６

胭螨科 Ｒｈｏｄａｃａｒｉｄａｅ 胭螨属 Ｒｈｏｄａｃａｒｕｓ ９．４±５．６ １４．８±２．５ ６．９±１．４ ９．２±３．２

小胭螨属 Ｒｈｏｄａｃａｒｅｌｌｕｓ ０．７±０．７ １．７±１．７

厚厉螨科 Ｐａｃｈｙｌａｅｌａｐｉｄａｅ １．３±１．３

尾足螨科 Ｕｒｏｐｏｄｉｄａｅ ２．９±１．７ ０．３±０．３

植绥螨科 Ｐｈｙｔｏｓｅｉｉｄａｅ １．３±１．３ ０．９±０．９ ０．３±０．３ １．７±１．７

寄螨科 Ｐａｒａｓｉｔｉｄａｅ ０．９±０．９ ０．８±０．８

派盾螨科 Ｐａｒｈｏｌａｓｐｉｄａｅ ６．３±５．３ ２．６±１．６

前气门目 真足螨科 Ｅｕｐｏｄｉｄａｅ ０．７±０．７

Ｐｒｏｓｔｉｇｍａｔａ 长须螨科 Ｓｔｉｇｍａｅｄａｅ 长须螨属 Ｓｔｉｇｍａｅｕｓ ３．６±２．２ ９．７±７．５ ７．１±２．７ ４．２±１．５

微离螨科 Ｍｉｃｒｏｄｉｓｐｉｄａｅ 奇矮螨属 Ａｌｌｏｐｙｇｍｅｐｈｏｒｕｓ １１．２±６．２ １３．６±１．８ １２．４±６．５ １５．０±３．３

绒螨科 Ｔｒｏｍｂｉｄｉｉｄａｅ １．３±１．３ ０．７±０．７

吸螨科 Ｂｄｅｌｌｉｄａｅ １．９±１．９

巨须螨科 Ｃｕｎａｘｉｄａｅ 巨须螨属 Ｃｕｎａｘａ ３．０±２．１ ３．０±１．２ ２．５±１．８

无气门目 食菌螨科 Ａｎｏｅｔｉｄａｅ １．６±１．６ ０．３±０．３ ２．７±２．３ １．６±１．０

Ａｓｔｉｇｍａｔａ 粉螨科 Ａｃａｒｉｄａｅ ２．１±１．３ １２．７±９．５ ４．７±１．８ １．２±１．２

　 　 不同小写字母表示经 ＬＳＤ 检验转 Ｂｔ 水稻及其对照亲本稻田土壤螨的百分比组成差异显著，Ｐ＜０．０５

２．２　 转 Ｂｔ 水稻对土壤螨类数量动态和群落多样性的影响

根据 ６、８ 和 １０ 月份 ３ 次调查结果分析得出，转 Ｂｔ 水稻种植没有显著影响土壤螨类的数量，以及群落多

样性、均匀度和科属丰富度（Ｐ＞０．０５； 表 ２），Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻种植对土壤螨类科属丰富度的

影响较大（Ｐ＝ ０．０７２＜０．１０；表 ２）。 其中，相对于对照亲本而言，３ 次调查期间 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻

５　 １２ 期 　 　 　 宋莹莹　 等：不同基因型转 Ｂｔ 水稻种植对土壤螨类群落影响 　
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种植提高了土壤螨类数量，以及群落多样性、均匀度和科属丰富度，而 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯和基因型转 Ｂｔ 水稻种植仅明

显提高了土壤螨类群落均匀度（图 ２）。
与对照亲本相比，Ｃｒｙ１Ａｂ 纯合基因型转 Ｂｔ 水稻种植显著降低了 １０ 月份单位面积稻田土壤中螨类数量

（－７２％； Ｐ＜０．０５）和科属丰富度（－３８％； Ｐ＜０．０５），同时又显著提高了 ８ 月份稻田土壤螨类均匀度（ ＋１５％；
Ｐ＜０．０５）；此外，Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻种植还显著提高了 １０ 月份土壤螨类群落多样性（＋５３％； Ｐ＜
０．０５； 图 ２）。

表 ２　 转 Ｂｔ 水稻及其亲本种植对稻田土壤螨类数量和群落多样性影响的单因子重复测量方差分析（Ｆ ／ Ｐ 值）

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｏｎｅ⁃ｗａｙ ｒｅｐｅａｔｅｄ⁃ｍｅａｓｕｒｅｓ ＡＮＯＶＡｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｏｆ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ Ｂｔ ｒｉｃｅ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｐａｒｅｎｔａｌ ｌｉｎｅｓ ｏｆ ｎｏｎ⁃

Ｂｔ ｒｉｃｅ ｏｎ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｔｅｓ ｉｎ ｐａｄｄｙｆｉｅｌｄｓ （Ｆ ／ Ｐ ｖａｌｕｅｓ）

土壤螨类测定指标
Ｍｅａｓｕｒｅｄ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｔｅｓ

Ｃｒｙ１Ａｂ 纯合基因型
（克螟稻 ｖｓ．秀水 １１）
Ｓｉｎｇｌｅ Ｃｒｙ１Ａｂ ｔｒａｎｓｇｅｎｅ

（ＫＭＤ ｖｓ． ＸＳＤ）

Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型
（华恢 １ 号 ｖｓ． 明恢 ６３）

Ｆｕｓｅｄ Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ ｔｒａｎｓｇｅｎｅｓ
（ＨＨ１ ｖｓ． ＭＨ６３）

数量 ／ １００ ｍＬ Ａｂｕｎｄａｎｃｅ （Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｐｅｒ １００ ｍＬ ｓｏｉｌ） ０．０１ ／ ０．９２ １．４８ ／ ０．２４

群落多样性（Ｈ′） Ｓｈａｎｎｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ （Ｈ′） ０．０７ ／ ０．８０ ２．６８ ／ ０．１２

群落均匀度（Ｊ） Ｐｉｅｌｏｕ′ｓ ｅｖｅｎｎｅｓｓ （Ｊ） ０．９９ ／ ０．３３ ０．５０ ／ ０．４９

科属丰富度（Ｓ） Ｍａｒｇａｌｅｆ′ｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ （ＳＲ） ０．１３ ／ ０．７３ ３．６０ ／ ０．０７２∗

　 　 ∗ 表示转 Ｂｔ 水稻及其对照亲本之间经 ＬＳＤ 检验差异较大，Ｐ＜０．１０；该分析方法以转基因处理（Ｂｔ ｖｓ． ｎｏｎ⁃Ｂｔ）为主因子，以 ２０１１ 年 ６ 月、８ 月

和 １０ 月 ３ 次采样日期为重复测量

２．３　 不同基因型转 Ｂｔ 水稻种植对土壤螨类数量和群落多样性的影响

根据 ６、８ 和 １０ 月份 ３ 次调查结果分析得出（表 ３），不同基因型转 Ｂｔ 水稻种植显著影响了土壤螨类数量

（Ｐ＝ ０．０３５＜０．０５）和科属丰富度（Ｐ＝ ０．０４３＜０．０５），但对群落多样性（Ｐ ＝ ０．２１＞０．０５）和均匀度（Ｐ ＝ ０．８６＞０．０５；
表 ３）的影响不显著。 其中，相对于 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯合基因型转 Ｂｔ 水稻而言，Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻种植

显著提高了土壤螨类数量和群落科属丰富度（Ｐ＜０．０５），并提高了群落多样性和均匀度，但差异不显著（Ｐ＞
０．０５； 图 ３）。

与 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯合基因型转 Ｂｔ 水稻相比，Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻种植显著提高了 ６、８ 和 １０ 月份单

位面积稻田土壤中螨类数量，提高达 ２８４％、２８％和 １２４％（Ｐ＜０．０５）；并显著提高了 １０ 月份稻田土壤螨类群落

多样性，提高达 ３４％（Ｐ＜０．０５；）；此外，还显著提高了 ６ 月份和 １０ 月份稻田土壤螨类科属丰富度，提高达

１１３％和 ７５％（Ｐ＜０．０５； 图 ３）。

表 ３　 转 Ｂｔ 水稻种植对稻田土壤螨类数量和群落多样性影响的单因子重复测量方差分析（Ｆ ／ Ｐ 值）

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｏｎｅ⁃ｗａｙ ｒｅｐｅａｔｅｄ⁃ｍｅａｓｕｒｅｓ ＡＮＯＶＡｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ Ｂｔ ｒｉｃｅ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｏｎ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ

ｍｉｔｅｓ ｉｎ ｐａｄｄｙｆｉｅｌｄｓ （Ｆ ／ Ｐ ｖａｌｕｅｓ）

测定指标
Ｍｅａｓｕｒｅｄ ｉｎｄｉｃｅｓ

Ｃｒｙ１Ａｂ 纯合基因型与 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型
转 Ｂｔ 水稻相比（克螟稻 ｖｓ． 华恢 １ 号）

Ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ Ｂｔ ｒｉｃｅ ｗｉｔｈ ｓｉｎｇｌｅ Ｃｒｙ１Ａｂ ｔｒａｎｓｇｅｎｅ ｖｓ．
ｆｕｓｅｄ Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ ｔｒａｎｓｇｅｎｅｓ （ＫＭＤ ｖｓ． ＨＨ１）

数量 ／ １００ ｍＬ Ａｂｕｎｄａｎｃｅ （Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｐｅｒ １００ ｍＬ ｓｏｉｌ） ５．８２ ／ ０．０３５∗

群落多样性（Ｈ′） Ｓｈａｎｎｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ （Ｈ′） １．６５ ／ ０．２１

群落均匀度（Ｊ） Ｐｉｅｌｏｕ′ｓ ｅｖｅｎｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ （Ｊ） ０．０３ ／ ０．８６

科属丰富度（Ｓ） Ｍａｒｇａｌｅｆ′ｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ （ＳＲ） ４．２２ ／ ０．０４３∗

　 　 ∗ 表示转 Ｂｔ 水稻之间经 ＬＳＤ 检验差异显著，Ｐ＜０．０５；该分析方法以基因型（Ｃｒｙ１Ａｂ 纯合基因型和 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型）为主因子，以

２０１１ 年 ６ 月、８ 月和 １０ 月 ３ 次采样日期为重复测量

３　 讨论

随着众多转 Ｂｔ 抗虫作物培育成功并广泛种植，在其有效控制鳞翅目等靶标害虫发生为害的同时，其非靶

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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图 ２　 转 Ｂｔ 水稻及其对照亲本稻田土壤螨类数量和群落多样性动态

Ｆｉｇ．２　 Ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｔｅｓ ｉｎ ｐａｄｄｙｆｉｅｌｄｓ ｏｆ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ Ｂｔ ｒｉｃｅ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ

ｐａｒｅｎｔａｌ ｌｉｎｅｓ ｏｆ ｎｏｎ⁃Ｂｔ ｒｉｃｅ

∗ 表示转 Ｂｔ 水稻及其对照亲本之间经 ＬＳＤ 检验差异显著，Ｐ＜０．０５； 不同大写字母表示连续 ３ 次调查转 Ｂｔ 水稻及其对照亲本间经 ＬＳＤ 检

验差异显著，Ｐ＜０．０５

标生物安全性越来越受到普遍关注［１６， ２８⁃２９］。 而随着转 Ｂｔ 作物长期种植后，其外源基因表达产物也可能通过

根系分泌物、花粉或植株残体等方式进入土壤，从而对土壤非靶标生物造成负面作用［１２⁃１４］。 土壤中，大量的

无脊椎动物与植物根系和土壤相互作用，在土壤生态系统中扮演着非常重要的功能生物角色［３０］。 作为土壤

生态系统中重要的功能生物之一，土壤螨类的群落结构与组成通常是相对稳定的，但当土壤环境受到干扰时

土壤螨类会做出及时响应［２０］。 本研究发现，与对照亲本相比，Ｃｒｙ１Ａｂ 纯合基因型（克螟稻）和 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合

７　 １２ 期 　 　 　 宋莹莹　 等：不同基因型转 Ｂｔ 水稻种植对土壤螨类群落影响 　
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图 ３　 转 Ｂｔ 水稻稻田土壤螨类数量和群落多样性动态

Ｆｉｇ．３　 Ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｔｅｓ ｉｎ ｐａｄｄｙｆｉｅｌｄｓ ｏｆ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ Ｂｔ ｒｉｃｅ

∗表示转 Ｂｔ 水稻之间经 ＬＳＤ 检验差异显著，Ｐ＜０．０５；不同小写字母表示连续 ３ 次调查转 Ｂｔ 水稻间经 ＬＳＤ 检验差异显著，Ｐ＜０．０５

基因型（华恢 １ 号）转 Ｂｔ 水稻种植田中，出现一些稀有类群（＜１％）和常见类群（介于 １％和 １０％）消失或出现

的现象。 这可能与转 Ｂｔ 水稻的种植有关，也可能与稀有类群较强的随机性和土壤螨类的空间异质性有关。
Ｃｒｙ１Ａｂ 纯和基因型转 Ｂｔ 水稻中仅上罗甲螨属的百分比含量显著高于其对照亲本，而其他土壤螨类百分比含

量均未出现显著性的差异。 由此表明，上罗甲螨属对 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯和基因型转 Ｂｔ 水稻的种植更敏感。 此外，真
卷甲螨科三皱甲螨属均未在 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯合基因型和 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻稻田土壤中发现，且盖头

甲螨科奥甲螨属和尾足螨科仅在这两类基因型转 Ｂｔ 水稻稻田土壤中发现。 可见，以上受影响较大的上罗甲

螨属、三皱甲螨属和尾足螨科等土壤螨类可作为转 Ｂｔ 水稻种植对土壤生态安全性评价与环境监测的指示

物种。
土壤是生态系统中物质循环和能量转化过程中重要的场所，而土壤生物的多样性是土壤多种功能的基

础［３１］。 本研究结果显示 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯合基因型和 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻种植对 ６、８ 和 １０ 月份连续 ３
次调查的土壤螨类数量发生动态，以及群落多样性、均匀度和科属丰富度等指标动态均无显著影响。 在相同

试验条件下，Ｃｒｙ１Ａｂ 纯合基因型和 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻经过三年连续种植后，土壤中 Ｂｔ 蛋白的

含量未超过 ０．１２ ｎｇ ｇ－１ ［１５］，推测该 Ｂｔ 蛋白浓度尚不能对土壤螨类多样性产生显著影响。 Ｌｉｕ 研究指出在外界

环境（如降雨、温度、光照等）的影响下，转 Ｂｔ 作物外源 Ｂｔ 毒素对非靶标生物的影响微不足道［２９］。 且转 Ｂｔ 水
稻中的外源 Ｃｒｙ１Ａｂ 蛋白在土壤中降解的速度非常快，一个月降解高达 ５０％［３２］。 祝向钰研究了转 Ｂｔ 水稻对

土壤跳虫的影响，与对照亲本相比也无显著差异［３３］。 尽管本研究未发现转 Ｂｔ 水稻种植对土壤非靶标生物有

负面影响，但其是否有累积效应仍需长期监测。 此外，本研究还得出 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻种植对

６、８ 和 １０ 月份连续 ３ 次调查的土壤螨类群落科属丰富度的影响较大（Ｐ＝ ０．０７２＜０．１０；表 ２）。 另一方面，与对

照亲本相比，Ｃｒｙ１Ａｂ 纯合基因型转 Ｂｔ 水稻种植显著降低了 １０ 月份单位面积稻田土壤中螨类数量和科属丰富

度，同时又显著提高了 ８ 月份稻田土壤螨类均匀度，Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻种植还显著提高了 １０ 月

份土壤螨类群落多样性，且 ３ 次调查期间 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻种植提高了土壤螨类数量及群落

多样性、均匀度、科属丰富度。 可见，相对于对照亲本而言，转 Ｂｔ 水稻（尤其是 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水
稻）种植有提高稻田土壤螨类数量和群落多样性、均匀性和科属丰富度的趋势，且影响存在时间动态差异。

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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通过比较 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯和基因型和 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻种植对稻田土壤螨类数量和相关群落参

数的影响发现，Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻显著增加了土壤螨类的数量和科属丰富度。 可见，在科属分

类水平上，相对于 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯和基因型转 Ｂｔ 水稻种植而言，Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因转 Ｂｔ 水稻种植在提高土壤螨

类群落稳定性方面发挥着更大的优势，而在物种水平 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因转 Ｂｔ 水稻种植是否更有利于非靶

标生物的数量发生和群落多样性的保护有待进一步研究。 Ｃｈｅｎ 报道了 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯和基因型转 Ｂｔ 水稻（克螟

稻）及其对照亲本（秀水 １１）稻田土壤线虫的数量与 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻（华恢 １ 号）及其对照亲

本（明恢 ６３）间存在显著的差异，且前者显著高于后者［１５］。 可见，同一转 Ｂｔ 水稻种植对不同的土壤非靶标生

物的影响不同，且不同基因型转 Ｂｔ 水稻种植对同一土壤非靶标生物的影响也不尽相同。 同时 Ｃｈｅｎ 也发现上

述两种转 Ｂｔ 水稻种植对土壤中 Ｂｔ 蛋白的浓度无显著影响，但前者稻田土壤中硝酸氮的含量显著高于后

者［１５］，推测不同基因型转 Ｂｔ 水稻稻田土壤螨类的数量和科属丰富度的差异与土壤中硝酸氮浓度的变化有

关，且呈负相关关系。 本研究只开展了一年期 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯和基因型和 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻短期种

植对稻田土壤螨类数量及其群落组成等的影响，而长期种植转 Ｂｔ 水稻是否会对土壤螨类等非靶标生物的影

响存在累积效应，进而造成更大的潜在影响仍需要更持久的田间检测与监测试验的开展。

４　 结论

通过研究 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯合基因型和 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻种植对稻田非靶标生物土壤螨类的数量

动态、群落组成和多样性等的影响得出，转 Ｂｔ 水稻种植田仅个别稀有类群或常见类群消失或出现。 其中，
Ｃｒｙ１Ａｂ 纯和基因型转 Ｂｔ 水稻种植显著增加了稻田土壤中上罗甲螨科上罗甲螨属的百分比含量。 此外，
Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型和 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯合基因型转 Ｂｔ 水稻种植对稻田土壤螨类的数量动态、群落多样性、群落均

匀度和科属丰富度等的影响都不显著。 可见，转 Ｂｔ 水稻种植并未显著改变土壤螨类的群落组成和数量动态

等。 与 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯合基因型转 Ｂｔ 水稻相比，Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻种植显著提高了稻田非靶标生物

土壤螨类的数量和科属丰富度，进而表明 Ｃｒｙ１Ａｂ ／ Ａｃ 融合基因型转 Ｂｔ 水稻种植比 Ｃｒｙ１Ａｂ 纯合基因型转 Ｂｔ 水
稻更有利于土壤螨类等非靶标生物的数量发生及其群落多样性保护。 本研究的开展进一步明确了不同基因

型转 Ｂｔ 水稻种植对土壤非靶标生物的影响，并为综合评价转 Ｂｔ 作物土壤环境安全性提供了试验数据支持。
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