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高通量测序分析冻融期碳源输入方式对土壤线虫群落
的影响

刘　 月，张利敏∗，徐胜楠，王　 瑶，于鸿淼，王思琪
哈尔滨师范大学寒区地理环境监测与空间信息服务黑龙江省重点实验室，哈尔滨师范大学地理科学学院，哈尔滨　 １５００２５

摘要：植物碳源输入途径变化对土壤生物群落的影响研究是目前学术界关注的热点问题。 为探究温带森林生态系统碳源输入

方式对土壤线虫群落的影响，通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 技术分析了不同碳源输入方式下土壤线虫群落组成和多样性的变化。 研究结

果显示：所有处理（凋落物和根系同时输入；仅根系输入；仅凋落物输入；无碳源输入）中共发现土壤线虫 ６８ 属，其中食细菌线

虫的相对丰度最大；各碳源输入方式中仅凋落物输入处理对线虫群落组成的影响最为明显，表现为：与凋落物和根系同时输入

处理相比，仅凋落物输入处理中食细菌线虫的相对丰度明显增加，食真菌线虫的相对丰度显著降低以及捕食杂食线虫的相对丰

度显著增加。 从线虫群落的多样性指数角度看，无碳源输入处理中土壤线虫群落的多样性指数（Ｈ′）下降，优势度指数（Ｄｏｍ）

增高；仅凋落物输入处理中均匀度指数（Ｊ）最高。 从线虫群落的生态指数角度看，仅凋落物输入处理的线虫群落成熟度指数

（ＭＩ）最高；各碳源输入处理的分解过程均以细菌分解通道为主。 研究表明，土壤线虫群落受到碳源输入变化的调节，仅凋落物

输入处理比仅根系输入处理对土壤线虫群落的影响更大。 无碳源输入处理的物种多样性明显下降，仅凋落物输入处理的土壤

食物网更加稳定。 研究结果丰富了森林土壤线虫多样性的研究内容，并为高通量测序技术在土壤线虫方面的研究提供方法和

数据的支持。
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作为土壤碳库的重要组成部分，土壤有机碳（ＳＯＣ）为土壤生物提供了其生存所需要的养分［１］。 土壤有机

碳主要来源于植被地上和地下的输入，自然状态下经过长期的积累，总量巨大，因而短期内难以检测到较明显

的变化［２］。 为了更深入探究土壤有机碳对土壤生物以及地下生态系统的影响，Ｆｒａｎｃｉｓ Ｈｏｌｅ 博士早在 ２０ 世纪

５０ 年代就设置了改变碳源输入方式的实验，即植物残体（凋落物及根系）的去除和添加实验（ｄｅｔｒｉｔｕｓ ｉｎｐｕｔ ａｎｄ
ｒｅｍｏｖａｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ，ＤＩＲＴ），由去除凋落物处理、去除根系处理、去除凋落物和根系处理以及加倍添加凋落物处

理等组成［３］。 该实验通过控制地表凋落物和根系来探究地上部分植物与土壤生物之间的关系，以便在相对

较短的时间内观测到土壤有机碳的变化，进一步对土壤生态系统的影响进行研究。 大量的研究表明，植物碳

输入方式的变化会对土壤理化性质产生一定的影响。 Ｌａｊｔｈａ 等［４］ 在美国安德鲁斯实验森林的针叶林中建立

了一项野外控制实验发现，５ 年来通过阻隔地上和地下凋落物输入，该地块的土壤表现出土壤有机碳和有机

氮逐年下降的现象。 Ｋａｂｚｅｍｓ 等［５］ 研究发现，在落叶乔木林中，去除凋落物引起的表层土壤总有机碳的下降

比去除植物体本身所产生的效果更明显。 此外，植物碳源变化造成的土壤环境的改变又进一步影响着土壤生

态系统的生物群落［６］。 然而，目前关于植物碳源输入方式变化的研究多集中于对土壤理化性质及碳循环方

面［７—８］，而对如何影响土壤线虫群落却知之甚少［９］。
线虫是土壤食物网中最丰富的无脊椎动物［１０］，具有适应能力强、营养类群丰富、生活周期较短、对环境变

化反应迅速等特点，被广泛用于评估土壤微食物网结构功能以及土壤环境质量［１１］。 由此本文推测，不同的植

物碳源输入方式所引起的土壤环境的改变，也必然会对线虫的群落结构产生影响。 因此，本研究通过对土壤

线虫的研究来反映有机碳输入对环境的影响。 但是，以往线虫群落多样性的研究多采用形态学鉴定的方法，
鉴定过程难度大，且易受环境及其他因素干扰，因此需要研究者具备较为专业的知识素养和丰富的经验［１２］。
伴随着分子生物方法的发展，高通量测序技术在线虫方面的研究也取得了一定的进展［１３］。 该技术克服了传

统形态学鉴定的很多不足，大大减少了劳动时间，提高了工作效率，为鉴定土壤线虫提供了一种相对经济有效

的方法［１４］。 因此，本研究利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序技术来分析土壤线虫群落的组成以及生态多样性特征等。
春季冻融期是高纬度地区特有的时期，期间的冻融作用是该区域土壤生态的影响因素之一［１５］。 以往的

研究表明冻融作用以及冻融期特有的气温差异会直接或间接对土壤生物产生影响［１６］。 但是就目前的研究结

果看来，冻融时期的土壤生物群落变化特征还具有一定的不确定性。 一方面，林尤伟等［１７］对小兴安岭不同林

型的土壤微生物量研究发现，冻融作用使得土壤食物网中微生物繁殖所需的资源基质增加。 Ｚｈｏｕ 等［１８］ 研究

发现，冻融时期的土壤微生物和根系二者之间的促进和竞争关系，刺激了微生物的繁殖。 另一方面，研究还发

现，春季冻融期温差变化导致了表层植物根系以及土壤微生物死亡，进而造成微生物分解的速率下降［１９］。 冻

融时期的土壤线虫对土壤有机碳变化的响应是否具有一个独特的模式，还尚不明确。 因此，本文利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＭｉＳｅｑ 技术，通过比较冻融期碳源输入的四种处理方式，即凋落物和根系同时输入（ＣＫ）、仅根系输入（ＮＬ）、
仅凋落物输入（ＮＲ）以及无碳源输入（ＮＬＲ）下土壤线虫群落结构，多样性以及生态指数的变化情况，揭示土
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壤线虫群落的响应机制，探讨地上、地下碳源输入改变后土壤微食物网的变化趋势，为研究土壤碳循环中土壤

动物的重要作用奠定基础。 根据以往的研究，本文假设（１）仅凋落物输入处理（ＮＲ）导致的地下碳分配变化

会减少土壤线虫的食物量，进而降低食细菌线虫和食真菌线虫的相对丰度；（２）与其他限制碳源的输入方式

相比，无碳源输入处理（ＮＬＲ）的土壤线虫的均匀度和多样性必然会降低。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

研究地设在黑龙江帽儿山森林生态系统观测研究站，地理坐标为 ４５°２４′Ｎ，１２７°２８′Ｅ。 气候为大陆性温带

季风气候，年平均气温 ２．８ ℃，年平均降水量 ７２３ ｍｍ。 地带性土壤为暗棕色森林土壤，母岩为花岗岩。 植被

为天然次生林及人工林［２０］。 该地区主要的天然次生林树种有白桦 Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ Ｓｕｋ．、山杨 Ｐｏｐｕｌｕｓ
ｄａｖｉｄｉａｎａ Ｄｏｄｅ、黄菠萝 Ｐｈｅｌｌｏｄｅｎｄｒｏｎ ａｍｕｒｅｎｓｅ Ｒｕｐｒ．、胡桃楸 Ｊｕｇｌａｎｓ ｍａｎｄｓｈｕｒｉｃａ Ｍａｘｉｍ．、水曲柳 Ｆｒａｘｉｎｕｓ
ｍａｎｄｓｃｈｕｒｉｃａ Ｒｕｐｒ．、色木槭 Ａｃｅｒ ｐｉｃｔｕｍＴｈｕｎｂ． ｅｘ Ｍｕｒｒａｙ、椴树 Ｔｉｌｉａ ｔｕａｎ Ｓｚｙｓｚｙｌ．等，主要的人工林树种有红松

Ｐｉｎｕｓ ｋｏｒａｉｅｎｓｉｓ Ｓｉｅｂｏｌｄ． ｅｔ Ｚｕｃ．、落叶松 Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ （Ｒｕｐｒ．） Ｋｕｚｅｎ．等。
１．２　 样地布设和土壤样品采集

于 ２０１７ 年 ７ 月，在天然次生林中分别设置 ４ 个面积为 ４００ ｍ２（２０ ｍ×２０ ｍ）的样地，分别在每个样地进行

不同碳源输入处理，处理方式包括：凋落物和根系同时输入处理（Ｃｏｎｔｒｏｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ，ＣＫ），仅根系输入处理

（Ｌｉｔｔｅｒ ｒｅｍｏｖａｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ，ＮＬ），仅凋落物输入处理（Ｒｏｏｔ ｒｅｍｏｖａｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ，ＮＲ）以及无碳源输入处理（Ｌｉｔｔｅｒ ａｎｄ
ｒｏｏｔ ｒｅｍｏｖａｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ，ＮＬＲ）。 具体的处理方式如下：凋落物和根系同时输入处理（ＣＫ）：不做处理；仅根系输

入处理（ＮＬ）：用尼龙网兜将凋落物与样地土壤隔离，将尼龙网兜上的凋落物每月清理一次，直至网内再无凋

落物；仅凋落物输入处理（ＮＲ）：在样方四周挖深度 １ ｍ 壕沟，切断根系后用塑料膜隔开，以阻止根系进入；无
碳源输入处理（ＮＬＲ）：按上述方法进行去除根系处理，并在样方内设置尼龙网兜，按月将凋落物取出。 样地

之间间隔大于 １００ ｍ，以防止相互之间的干扰，每块样地设置 ３ 个 １．５ ｍ×１．５ ｍ 的样方作为重复处理，共计 １２
个样方。

土壤样品采集于 ２０１９ 年 ３ 月，在每个小区选取四个点（位于样方四个角），用内径为 ３．５ ｃｍ 的土钻采集

０—１０ ｃｍ 土壤层样品，挑除碎石以及植物根系，充分混合均匀后装入无菌袋中保存。 将 １２ 个土壤样品分别

分为两份：一份用于提取土壤线虫 ＤＮＡ，另一份风干后过 １００ 目筛，进行土壤理化性质测定。 样地土壤理化

性质如表 １ 示。

表 １　 不同碳源输入方式下土壤理化性质（平均值±标准差）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｒｂｏｎ ｉｎｐｕｔ ｍｅｔｈｏｄｓ（Ｍｅａｎ±ＳＤ）

土壤性质 Ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ＣＫ ＮＬ ＮＲ ＮＬＲ

全氮 ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．９６±０．１１ａ １．０５±０．１１ａ １．０４±０．１５ａ ０．８８±０．０４ａ

全碳 ＴＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １１．６５±１．７３ａ １２．９３±１．２８ａ １２．７２±１．５４ａ １０．１９±０．４３ｂ

硝态氮 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ２６．３６±１８．９４ａ ２３．３２±１６．５５ａ ４５．６０±４３．４９ａ ５０．５４±１９．２２ａ

铵态氮 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １１．８８±２．５４ａ ２７．５５±４０．０５ａ ２０．５６±１４．１７ａ １９．４８±１７．６３ａ

Ｃ ／ Ｎ １２．１８±０．４７ａ １２．２９±０．２８ａ １２．２９±０．８０ａ １１．６５±０．１２ａ

ｐＨ ６．２０±０．２５ａ ６．１９±０．１６ａ ６．４１±０．２０ａ ６．３１±０．１５ａ

含水量 ＳＭ（％） ４０．８８±４．５８ａ ４１．１１±１０．０１ａ ３６．８４±４．３４ａ ３７．２５±６．１０ａ

　 　 ＣＫ：凋落物和根系同时输入 Ｃｏｎｔｒｏｌ；ＮＬ：仅根系输入 Ｌｉｔｔｅｒ ｒｅｍｏｖａｌ；ＮＲ：仅凋落物输入 Ｒｏｏｔ ｒｅｍｏｖａｌ；ＮＬＲ：无碳源输入 Ｌｉｔｔｅｒ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｒｅｍｏｖａｌ；

ＴＮ： 全氮 Ｔｏｔａｌ Ｎ；ＴＣ： 全碳 Ｔｏｔａｌ Ｃ；ＳＭ： 含水量 Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ；不同小写字母表示不同处理土壤样品理化指标在 ０．０５ 水平下差异显著

１．３　 ＤＮＡ 提取和 ＰＣＲ 扩增

采用 Ｐｏｗｅｒ Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ（ＭｏＢｉｏ）对土壤样品进行总 ＤＮＡ 抽提，利用 １．２％琼脂糖凝胶电泳检测

ＤＮＡ 抽提质量。 采用两步 ＰＣＲ 扩增的方法，首先采用特异引物（内侧引物）扩增目的片段，将目的片段进行
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胶回收，而后将回收产物作为模板进行二次 ＰＣＲ 扩增（外侧引物）。 第一次 ＰＣＲ 扩增前设计引物为：Ｆ 内侧

引 物： ５′⁃ＴＴＣＣＣＴＡＣＡＣＧＡＣＧＣＴＣＴＴＣＣＧＡＴＣＴ⁃特 异 引 物⁃ ３′， Ｆ 外 侧 引 物： ５′⁃ＡＡＴＧＡＴＡＣＧＧＣＧＡＣ
ＣＡＣＣＧＡＧＡＴＣＴＡＣＡＣ⁃ｂａｒｃｏｄｅ⁃ＴＣＴＴＴＣＣＣＴＡＣＡＣＧＡＣＧＣＴＣ⁃３′。 将 ＰＣＲ 扩增产物，于 ２％琼脂糖凝胶电泳切

胶回 收， 回 收 产 物 进 行 二 次 ＰＣＲ 扩 增。 第 二 次 ＰＣＲ 扩 增 前 设 计 引 物 为： Ｒ 内 侧 引 物： ５′⁃
ＧＡＧＴＴＣＣＴＴＧＧＣＡＣＣＣＧＡＧＡＡＴＴＣＣＡ⁃特异 引 物⁃ ３′， Ｒ 外 侧 引 物： ５′⁃ＣＡＡＧＣＡＧＡＡＧＡＣＧＧＣＡＴＡＣＧＡＧＡＴ⁃
ｂａｒｃｏｄｅ⁃ＧＴＧＡＣＴＧＧＡＧＴＴＣＣＴＴＧＧＣＡＣＣＣＧＡＧＡ⁃３′。 将 ＰＣＲ 扩增产物，于 ２％琼脂糖凝胶电泳切胶回收，回收

产物进行 ｑＰＣＲ 定量。 在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 平台进行双端测序（２×３００ ｂｐ），建库并测序（微基生物有限公司，上
海）。
１．４　 线虫生态指标

线虫属优势度的划分：相对丰度为 １０％以上者为优势属，１％—１０％为常见属，１％ 以下为稀有属。
根据取食习性将土壤线虫划分为食细菌线虫（Ｂａｃｔｅｒｉｖｏｒｅｓ）；食真菌线虫（Ｆｕｎｇｉｖｏｒｅｓ）；捕食 ／杂食线虫

（Ｏｍｎｉｖｏｒｅｓ ／ ｐｒｅｄａｔｏｒｓ）；植食线虫（Ｐｌａｎｔ⁃ｐａｒａｓｉｔｅｓ）四个营养类群［２１］。

（１）Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数（Ｈ′）： Ｈ′ ＝ － ∑
ｓ

ｉ ＝ １
Ｐ ｉ ｌｎ Ｐ ｉ ；Ｐ ｉ 为第 ｉ 个分类单元中个体占线虫总数比例。

（２）Ｐｉｅｌｏｕ 均匀性指数（Ｊ）： Ｊ ＝ Ｈ′ ／ ｌｎＳ ；Ｓ 为鉴定分类单元的数目。

（３）Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数（Ｄｏｍ）： Ｄｏｍ ＝ ∑ Ｐ２
ｉ ；Ｐ ｉ为第 ｉ 个分类单元中个体所占的比例。

（４）总成熟度指数（Ｍａｔｕｒｉｔｙ Ｉｎｄｅｘ，ＭＩ）： ＭＩ ＝∑ｃ（ ｉ） × ｐ（ ｉ） ；ｃ（ ｉ） 为第 ｉ 种线虫的生活史策略 ｃ－ｐ 值；ｐ

（ ｉ）为第 ｉ 种线虫在线虫总数中所占比重。
（５）线虫通路比值［２２］（ＮＣＲ）：食细菌线虫与食细菌线虫和食真菌线虫数量之比，即 ＮＣＲ ＝ Ｂ ／ （Ｂ ＋ Ｆ） ；其

中，Ｂ 和 Ｆ 分别代表食细菌和食真菌的线虫数量。
目前应用高通量测序技术对线虫群落的研究尚不成熟，存在文库不完善等现象［２３］。 这导致各碳源输入

处理中出现较多未分类线虫属，因而无法对线虫进行营养类群的划分以及生态指标的计算。 因此，本研究在

划分土壤线虫营养类群，以及计算多样性指数和生态指数时将未分类线虫属排除，即基于已测得的 ６８ 个线虫

属进行分类和计算。
１．５　 数据处理和分析

利用 ＳＰＳＳ ２０．０ 软件分析土壤理化性质差异、测序数据统计差异、营养类群的相对丰度以及生态指数差

异，采用 ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ 进行线虫数据的统计学检验。 土壤线虫群落的生态指标使用 Ｒ 软件以及 Ｅｘｃｅｌ
２０１０ 进行计算。 运用 Ｒ 软件进行主坐标分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣｏＡ）以及冗余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ
ａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ）。 其余图形绘制使用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０１８。

２　 结果与分析

通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序分析得到的不同碳源输入方式下土壤中有效序列总数为 ４９３１８６ 条，平均每个

样品的有效序列为 ４１０９９ 条。 优化序列数如表 ２ 所示。 覆盖率指数展示了研究的土壤样品文库的覆盖程度，
测序的序列被覆盖到的越全面，数值则越高，本试验覆盖率能够反映各土壤样本线虫群落的真实情况［２４］

（表 ２）。
２．１　 碳源输入方式对土壤线虫群落组成的影响

２．１．１　 ＯＴＵ 组成分析

聚类后注释得到 ＣＫ 均值为 ８７２ 个 ＯＴＵ，ＮＬ 中均值为 １０３２ 个 ＯＴＵ，ＮＲ 中均值为 ７９９ 个 ＯＴＵ，ＮＬＲ 中均

值为 １０９５ 个 ＯＴＵ（表 ２）。 本文中不同碳源输入方式下土壤线虫群落 ＯＴＵ 韦恩图结果（图 １）表明 ＣＫ 中独有

的 ＯＴＵ 占总 ＯＴＵ 的 １６．８０％（６３８），ＮＬ 独有的 ＯＴＵ 占 ２０．３０％（７７１），ＮＲ 独有的 ＯＴＵ 占 １４．６９％（５５８），ＮＬＲ
独有的 ＯＴＵ 占 ２２．５９％（８５８）。 此外，ＣＫ 与 ＮＬ 单独共有的 ＯＴＵ 数量最多，为 ６１，ＣＫ 与 ＮＲ 单独共有的 ＯＴＵ
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数量最少，为 ２６，ＣＫ 与 ＮＬＲ 共有的 ＯＴＵ 数量为 ３１。 ＣＫ，ＮＬ，ＮＲ，ＮＬＲ 不同碳输入下土壤中共有的线虫 ＯＴＵ
数量为 ６０。

表 ２　 不同碳源输入方式下土壤线虫测序数据统计（平均值±标准差）

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｒｂｏｎ ｉｎｐｕｔ ｍｅｔｈｏｄｓ（Ｍｅａｎ±ＳＤ）

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

有效序列数
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｎｕｍｂｅｒ

优化序列数
Ｏｐｔｉｍｉｚｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｎｕｍｂｅｒ

覆盖率
Ｃｏｖｅｒａｇｅ ｒａｔｉｏ

ＯＴＵ 数目
ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ

ＣＫ ４２４１０±３７５８ ２２７６±１１０７ ９０％ ８７２

ＮＬ ４１１６２±２８４２ ３１７３±１３０７ ９０％ １０３２

ＮＲ ３９０４４±９１１４ ２５４６±１１８７ ９０％ ７９９

ＮＬＲ ４１７７８±５２３６ ３７４９±１４１８ ９２％ １０９５

　 　 表中数据为平均值±标准差

　 图 １　 基于 ＯＴＵ 丰度的不同碳源输入方式下土壤线虫群落维

恩图

Ｆｉｇ．１　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｉｎｐｕｔ ｍｅｔｈｏｄｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＯＴＵ ａｂｕｎｄａｎｃｅ

ＣＫ：凋 落 物 和 根 系 同 时 输 入 Ｃｏｎｔｒｏｌ； ＮＬ： 仅 根 系 输 入 Ｌｉｔｔｅｒ

ｒｅｍｏｖａｌ；ＮＲ：仅凋落物输入 Ｒｏｏｔ ｒｅｍｏｖａｌ；ＮＬＲ：无碳源输入 Ｌｉｔｔｅｒ

ａｎｄ ｒｏｏｔ ｒｅｍｏｖａｌ；图中数字分别代表不同碳源输入方式下独有以及

共有 ＯＴＵ 的数量

２．１．２　 基于属水平不同碳源输入方式下土壤线虫相对

丰度

为了解碳源输入方式对土壤线虫群落结构的影响，
对 ＯＴＵ 代表序列进行物种检测和注释。 在排除各碳源

输入处理中未注释 ＯＴＵ（Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）后，得到已注释的

ＯＴＵ 被识别为 ２ 纲，１３ 目，５４ 科，６８ 属，１０４ 种。 基于已

注释线虫属水平的相对丰度进行分析，各碳源输入处理

中的优势属和常见属的种类总共为 ２８（图 ２），相对丰

度低于 １％的稀有属的种类为 ４０（表 ３）。 ＣＫ 中土壤样

品中常见属有异色矛属 （ Ａｃｈｒｏｍａｄｏｒａ ）， 似双胃属

（Ｄｉｐｌｏｇａｓｔｅｒｏｉｄｅｓ），Ｐａｒａｌａｍｙｃｔｅｓ，杆咽属（Ｒｈａｂｄｏｌａｉｍｕｓ）
等。 ＮＬ 中 土 壤 样 品 中 优 势 属 为 棱 咽 属

（Ｐｒｉｓｍａｔｏｌａｉｍｕｓ），常见属为杆咽属（Ｒｈａｂｄｏｌａｉｍｕｓ），垫
咽属（Ｔｙｌｅｎｃｈｏｌａｉｍｕｓ），异色矛属（Ａｃｈｒｏｍａｄｏｒａ）等。 ＮＲ
中土壤样品中优势属为杆咽属（Ｒｈａｂｄｏｌａｉｍｕｓ），常见属

为锉齿属（Ｍｙｌｏｎｃｈｕｌｕｓ），异色矛属（Ａｃｈｒｏｍａｄｏｒａ），微矛

属（Ｍｉｃｒｏｄｏｒｙｌａｉｍｕｓ）等。 ＮＬＲ 中土壤样品中常见属为

三裂体属 （ Ｔｒｉｓｃｈｉｓｔｏｍａ），小杆属 （ Ｒｈａｂｄｉｔｉｓ），棱咽属

（Ｐｒｉｓｍａｔｏｌａｉｍｕｓ），矛线属（Ｄｏｒｙｌａｉｍｕｓ）等。 不同碳源输

入处理下的稀有线虫属如表 ３ 所示，其中真单宫属（Ｅｕｍｏｎｈｙｓｔｅｒａ），异头叶属（Ｈｅｔｅｒｏｃｅｐｈａｌｏｂｕｓ），巴氏属

（Ｂａｓｔｉａｎｉａ），丝尾垫刃属（Ｆｉｌｅｎｃｈｕｓ），盘旋属（Ｒｏｔｙｌｅｎｃｈｕｓ）以及无孔小咽属（Ａｐｏｒｃｅｌａｉｍｅｌｌｕｓ）分布于各碳源输

入处理中。
从食细菌线虫的组成来看（图 ２），ＮＲ 中杆咽属（Ｒｈａｂｄｏｌａｉｍｕｓ）和无咽属（Ａｌａｉｍｕｓ）的相对丰度大大提升，

分别是 ＣＫ 的 ２．０７ 倍和 ２．３４ 倍。 ＮＬ 中食细菌线虫棱咽属（Ｐｒｉｓｍａｔｏｌａｉｍｕｓ）的相对丰度远大于 ＣＫ 和 ＮＲ，是
ＣＫ 的 ３．６９ 倍，以及 ＮＲ 的 ４．５７ 倍。 从食真菌线虫的组成来看，ＮＬ 中食真菌线虫垫咽属（Ｔｙｌｅｎｃｈｏｌａｉｍｕｓ）的相

对丰度大大增加。 从捕食杂食线虫的组成来看，ＮＲ 中的锉齿属（Ｍｙｌｏｎｃｈｕｌｕｓ）和微矛属（Ｍｉｃｒｏｄｏｒｙｌａｉｍｕｓ）远
远大于其他碳源输入方式的样地。 此外，在 ＮＬＲ 中，三裂体属（Ｔｒｉｓｃｈｉｓｔｏｍａ）的相对丰度大大增加。
２．１．３　 碳源输入方式对土壤线虫营养类群的影响

由图 ３ 可知，不同碳源输入方式下均为食细菌线虫的比例最大，最高能达到 ３８．３０％，是土壤线虫的优势

营养类群。 和 ＣＫ 相比，ＮＲ 中食细菌线虫的相对丰度有所上升（Ｐ＞０．０５），而食真菌线虫则呈现出与食细菌

类线虫相反的趋势（Ｐ＜０．０５）。 捕食杂食线虫在 ＮＬ 中相对丰度变化不明显（Ｐ＞０．０５），而在 ＮＲ 中相对丰度均
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大幅度上升，分别较 ＣＫ 增加了 １２．３５％（Ｐ＜０．０５）。 此外，ＮＲ 降低了植食线虫的相对丰度（Ｐ＞０．０５）。

图 ２　 不同碳源输入方式下土壤线虫群落优势属和常见属的相对丰度

Ｆｉｇ．２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ａｎｄ ｃｏｍｍｏｎ ｇｅｎｕｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｒｂｏｎ ｉｎｐｕｔ ｍｅｔｈｏｄｓ

表 ３　 不同碳源输入方式下土壤线虫群落稀有属组成

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｒａｒｅ ｇｅｎｕｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｒｂｏｎ ｉｎｐｕｔ ｍｅｔｈｏｄｓ

属名 Ｇｅｎｕｓ 功能类群
Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐ

优势度 Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ

ＣＫ ＮＬ ＮＲ ＮＬＲ

明杆咽属 Ｒｈａｂｄｉｔｏｐｈａｎｅｓ Ｂａ１ － － ＋ ＋

盆咽属 Ｐａｎａｇｒｏｌａｉｍｕｓ Ｂａ１ ＋ － － －

Ｏｓｃｈｅｉｕｓ Ｂａ１ ＋ ＋ － －

真单宫属 Ｅｕｍｏｎｈｙｓｔｅｒａ Ｂａ２ ＋ ＋ ＋ ＋

哈利头属 Ｈａｌｉｐｌｅｃｔｕｓ Ｂａ２ － ＋ ＋ －

异头叶属 Ｈｅｔｅｒｏｃｅｐｈａｌｏｂｕｓ Ｂａ２ ＋ ＋ ＋ ＋

丽突属 Ａｃｒｏｂｅｌｅｓ Ｂａ２ － － ＋ －

斯氏属 Ｓｔｅｉｎｅｒｎｅｍａ Ｂａ２ ＋ ＋ － －

Ｄｒｉｌｏｃｅｐｈａｌｏｂｕｓ Ｂａ２ － ＋ － ＋

单宫属 Ｍｏｎｈｙｓｔｅｒａ Ｂａ２ ＋ － － －

拟绕线属 Ａｎａｐｌｅｃｔｕｓ Ｂａ２ － ＋ ＋ ＋

Ｚｅｌｄｉａ Ｂａ２ － － － ＋

圆顶属 Ｄｏｍｏｒｇａｎｕｓ Ｂａ３ ＋ － － －

巴氏属 Ｂａｓｔｉａｎｉａ Ｂａ３ ＋ ＋ ＋ ＋

伪垫刃属 Ｎｏｔｈｏｔｙｌｅｎｃｈｕｓ Ｆｕ２ ＋ － － －

丝尾垫刃属 Ｆｉｌｅｎｃｈｕｓ Ｆｕ２ ＋ ＋ ＋ ＋

真滑刃属 Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓ Ｆｕ２ ＋ － ＋ －

滑刃属 Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｏｉｄｅｓ Ｆｕ２ ＋ － ＋ ＋

Ａｐｒｕｔｉｄｅｓ Ｆｕ２ － － － ＋

巨宫属 Ｔｙｌｏｌａｉｍｏｐｈｏｒｕｓ Ｆｕ３ ＋ － － ＋

短矛属 Ｄｏｒｙｌｌｉｕｍ Ｆｕ４ ＋ ＋ － －

细齿属 Ｌｅｐｔｏｎｃｈｕｓ Ｆｕ４ ＋ － ＋ ＋
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续表　

属名 Ｇｅｎｕｓ 功能类群
Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐ

优势度 Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ

ＣＫ ＮＬ ＮＲ ＮＬＲ

突腔唇属 Ｅｃｐｈｙａｄｏｐｈｏｒａ ＰＰ２ ＋ － － －

头叶属 Ｃｅｐｈａｌｅｎｃｈｕｓ ＰＰ２ － ＋ － ＋

茎属 Ｄｉｔｙｌｅｎｃｈｕｓ ＰＰ２ － － － ＋

垫刃属 Ｔｙｌｅｎｃｈｕｓ ＰＰ２ ＋ － － ＋

Ｉｒａｎｔｙｌｅｎｃｈｕｓ ＰＰ２ ＋ － － ＋

Ｓａｋｉａ ＰＰ２ － ＋ － －

Ｓｃｈｉｓｔｏｎｃｈｕｓ ＰＰ２ ＋ － － －

盘旋属 Ｒｏｔｙｌｅｎｃｈｕｓ ＰＰ３ ＋ ＋ ＋ ＋

沟环属 Ｏｇｍａ ＰＰ３ － ＋ － ＋

那格尔属 Ｎａｇｅｌｕｓ ＰＰ３ － － ＋ －

默林属 Ｍｅｒｌｉｎｉｕｓ ＰＰ３ － － － ＋

矛刺属 Ｔｒｉｃｈｏｄｏｒｕｓ ＰＰ４ － ＋ － －

库曼属 Ｃｏｏｍａｎｓｕｓ ＯＰ４ － － ＋ －

真矛线属 Ｅｕｄｏｒｙｌａｉｍｕｓ ＯＰ４ ＋ ＋ － ＋

Ａｌｌｏｄｏｒｙｌａｉｍｕｓ ＯＰ４ － ＋ － ＋

Ｐａｒａｃｔｉｎｏｌａｉｍｕｓ ＯＰ５ － ＋ － －

前矛线属 Ｐｒｏｄｏｒｙｌａｉｍｕｓ ＯＰ５ － － － ＋

无孔小咽属 Ａｐｏｒｃｅｌａｉｍｅｌｌｕｓ ＯＰ５ ＋ ＋ ＋ ＋

　 　 Ｂａ：食细菌线虫 Ｂａｃｔｅｒｉｖｏｒｅｓ；Ｆｕ：食真菌线虫 Ｆｕｎｇｉｖｏｒｅｓ；ＯＰ：捕食 ／ 杂食线虫 Ｏｍｎｉｖｏｒｅｓ ／ ｐｒｅｄａｔｏｒｓ；ＰＰ：植食线虫 Ｐｌａｎｔ⁃ｐａｒａｓｉｔｅｓ；＋＋＋：个体数量

占总体数量 １０％以上的类群；＋＋：个体数量占总体数量 １％—１０％的类群；＋：个体数量占总体数量 １％以下的群；－：未出现的类群

图 ３　 不同碳源输入方式下各营养类型的线虫相对丰度

　 Ｆｉｇ． ３ 　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｕｔｒｉｅｎｔ

ｔｙｐｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｒｂｏｎ ｉｎｐｕｔ ｍｅｔｈｏｄｓ

ＢＦ：食细菌线虫 Ｂａｃｔｅｒｉｖｏｒｅｓ；ＦＦ：食真菌线 Ｆｕｎｇｉｖｏｒｅｓ；ＯＰ：捕食 ／ 杂

食线虫 Ｏｍｎｉｖｏｒｅｓ ／ Ｐｒｅｄａｔｏｒｓ；ＰＰ：植食线虫 Ｐｌａｎｔ⁃ｐａｒａｓｉｔｅｓ

２．２　 碳源输入方式对土壤线虫生态指数的影响

不同碳源输入方式下土壤线虫群落生态学指数分

析结果如表 ４ 所示，多样性指数（ Ｈ′ ）表现为 ＮＲ 中最

高，ＮＬＲ 中最低，表明去除凋落物和根系后土壤线虫群

落的多样性降低，生态环境变差。 ＮＲ 中均匀度指数

（Ｊ）最高，该群落较为稳定。 优势度指数（Ｄｏｍ）为在

ＮＬＲ 中最高。 成熟度指数（ＭＩ）反映的是土壤资源的多

样化［２５］，本文中线虫成熟度指数（ＭＩ）表现为 ＮＲ 最高，
这说明将根系去除后，土壤资源的质量和多样性反而升

高。 碳源输入方式的变化并没有改变土壤中有机质的

分解途径，在各处理中，线虫通路比值（ＮＣＲ）均大于

０．５，表明土壤食物网仍是为以细菌为基础的分解通道

占优势。
２．３　 土壤线虫 β 多样性分析

主坐标分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣｏＡ）
用于衡量不同碳源输入方式下土壤线虫群落物种组成

的相似度，进而明确各样本之间在群落物种结构上的差

异性。 ＡＮＯＳＩＭ（Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ）分析结果表明，各样地之间土壤的 ＯＴＵ 组成之间存在极显著差异（Ｒ＝
０．２９６，Ｐ＝ ０．００６）。

对各样地数据进行主坐标分析 （ ＰＣｏＡ），如图 ４ 所示，ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 分别解释变量方差的 １３． ２３％和

１２．３８％，两者累计贡献率达 ２５．３８％。 ＰＣ１ 将 ＮＬ 中的土壤线虫群落与 ＮＲ 明显区分开。 通过分析各样本之间

的距离来推测相似和差异情况，其距离越远，说明线虫群落差异越大。 总体而言，ＣＫ，ＮＬ，ＮＲ 样地的土壤线
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虫群落各样本组内聚集明显，且组间距离较远，各碳源输入处理之间土壤线虫群落结构发生了变化。

表 ４　 不同碳源输入方式下土壤线虫生态指数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｉｎｐｕｔ ｍｅｔｈｏｄｓ

处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ Ｈ′ Ｊ Ｄｏｍ ＭＩ ＮＣＲ

ＣＫ １．６５±０．５２ａ ０．４９±０．１３ａ ０．０３±０．０２ａ １．２７±０．３８ａ ０．６２±０．１６ａ

ＮＬ １．８０±０．１８ａ ０．５４±０．０６ａ ０．０５±０．０２ａ １．３６±０．４９ａ ０．７１±０．１１ａ

ＮＲ １．８４±０．６７ａ ０．５７±０．０２ａ ０．０４±０．０２ａ １．６７±０．３８ａ ０．５９±０．１１ａ

ＮＬＲ １．６１±０．９４ａ ０．４９±０．０２ａ ０．０６±０．０２ａ １．４３±０．３４ａ ０．６７±０．２４ａ

　 　 Ｈ′：多样性指数：Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ；Ｊ：均匀度 Ｅｖｅｎｅｓｓ；Ｄｏｍ：Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ；ＭＩ：自由生活线虫成熟度指数 Ｆｒｅｅ⁃ｌｉｖｉｎｇ ｎｅｍａｔｏｄｅ

ｍａｔｕｒｉｔｙ ｉｎｄｅｘ；ＮＣＲ：线虫通路比值 Ｎｅｍａｔｏｄｅ Ｃｈａｎｎｅｌ Ｒａｔｉｏ；表中数据为平均值±标准差；不同小写字母表示不同处理土壤样品理化指标在 ０．０５ 水

平下差异显著

图 ４　 不同碳源输入方式下土壤 ＯＴＵ 的主成分分析

　 Ｆｉｇ．４　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ＯＴＵ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｉｎｐｕｔ ｍｅｔｈｏｄｓ

２．４　 土壤线虫群落与土壤理化性质之间的关系

土壤提供了线虫生长繁殖的微环境，而不同碳源输

入方式使得土壤理化性质在一定程度上发生改变，这也

进一步会对土壤线虫群落产生影响。 为探究环境变量

与线虫群落组成之间的关系，本文基于常见线虫属与土

壤环境因子进行冗余分析（ＲＤＡ）（图 ５）。 第一、二轴解

释的变量为 ４４．８６％以及 ２９．３０％。 在图 ３ 中可以观察

到 ＴＣ， ＴＮ 与异色矛属 （ Ａｃｈｒｏｍａｄｏｒａ ） 以及杆咽属

（Ｒｈａｂｄｏｌａｉｍｕｓ）呈显著正相关（Ｐ＜０．０５）。 ｐＨ 和三裂体

属（ Ｔｒｉｓｃｈｉｓｔｏｍａ ） 呈 正 相 关 （ Ｐ ＞ ０． ０５ ）， 和 棱 咽 属

（Ｐｒｉｓｍａｔｏｌａｉｍｕｓ）呈负相关（Ｐ＞０．０５）。 ＳＭ 和三裂体属

（Ｔｒｉｓｃｈｉｓｔｏｍａ），皮杆亚属（Ｃｈｏｒｉｏｒｈａｂｄｉｔｉｓ）呈正相关（Ｐ＞
０．０５）。 铵态氮与棱咽属（Ｐｒｉｓｍａｔｏｌａｉｍｕｓ）呈正相关（Ｐ＞
０． ０５），与三裂体属（Ｔｒｉｓｃｈｉｓｔｏｍａ） 呈显著负相关（Ｐ ＜
０．０５）。 硝态氮与似双胃属（Ｄｉｐｌｏｇａｓｔｅｒｏｉｄｅｓ），锉齿属

（Ｍｙｌｏｎｃｈｕｌｕｓ）呈正相关（Ｐ＞０．０５）。

３　 讨论

３．１　 碳源输入方式对土壤线虫群落结构的影响

不同碳源输入方式通过控制输入碳源的数量和质量来改变土壤环境，间接影响土壤线虫群落组成与结

构。 本研究中，仅凋落物输入处理使得属于食细菌线虫的杆咽属（Ｒｈａｂｄｏｌａｉｍｕｓ）和无咽属（Ａｌａｉｍｕｓ）的相对丰

度的大幅增加（图 ２）。 此外，ＴＮ 与杆咽属（Ｒｈａｂｄｏｌａｉｍｕｓ）呈显著正相关（图 ５）。 李成一等［２６］研究指出，在一

定的阈值范围内，氮含量的提升对细菌生物量有直接的积极作用。 杆咽属（Ｒｈａｂｄｏｌａｉｍｕｓ）等在仅凋落物输入

处理中相对丰度大幅增加，原因可能是氮含量增加所致。 去除根系使得植物不能吸收土壤中的有效氮［２７］，导
致土壤中一部分氮被保留。 同时，根系去除后由于易变性碳源减少，使得微生物量下降，释放了一部分被固定

的氮，进而导致土壤中全氮量增加［２８］（表 １）。 而氮元素的提高增加了细菌生物量，进而刺激了该线虫大量繁

殖。 由此可见，ＴＮ 是影响线虫群落组成的重要因子。 本研究还发现，相比于凋落物和根系同时输入以及仅凋

落物输入处理，仅根系输入处理中属于食细菌线虫的棱咽属（Ｐｒｉｓｍａｔｏｌａｉｍｕｓ）比例大幅提升（图 ２），成为该样

地中的优势属，同时其与土壤 ｐＨ 值呈负相关（图 ５）。 Ｌｉ 等［２９］研究指出，土壤 ｐＨ 值越高，食细菌线虫的比例

反而越低。 土壤 ｐＨ 值由土壤中阴阳离子决定，植物生长时，土壤中的阳离子被吸收，最后以落叶的形式重返

土壤。 Ｆｕｊｉｉ 等［３０］认为，将凋落物移除后，没能使阳离子进入地下，造成阴阳离子失衡，土壤 ｐＨ 值降低。 因
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图 ５　 常见线虫属与土壤环境因子冗余分析

Ｆｉｇ．５　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ Ｎ；ＴＣ：全碳 Ｔｏｔａｌ Ｃ；ＳＭ：含水量 Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ

此，本研究推测棱咽属（Ｐｒｉｓｍａｔｏｌａｉｍｕｓ）相对丰度的增加可能是仅根系输入处理将凋落物移除引起的土壤 ｐＨ
值下降所致。

进一步对土壤线虫群落的营养类群进行分析。 研究结果表明，不同碳源输入处理下 ＣＫ；ＮＬ；ＮＲ；ＮＬＲ）的
食细菌线虫的相对丰度在各营养类群中均占绝对优势（图 ３）。 焦向丽等［３１］对东北地区不同林型土壤线虫群

落研究表明，天然次生林中食细菌线虫数量最大，且组成最丰富，这与本文研究结果一致。 根系释放的分泌物

如碳水化合物、氨基酸等容易降解，主要在细菌能量通道中代谢，更多的刺激细菌和以细菌为食的线虫种

群［２９］。 因此，本研究推测在仅凋落物输入处理中，将根系去除会使得食细菌线虫的相对丰度降低。 然而，与
假设相反，本研究发现去除根系后食细菌线虫的相对丰度却大大增加（图 ３）。 根系分泌物等虽然为土壤动物

群落提供了碳源，但根系对土壤养分的吸收也会与土壤细菌争夺养分［３２］。 由此可见，虽然去除根系阻止了光

合产物从地上植物进入土壤，但是由于减少了土壤对植物所需碳源的输出，益于土壤中碳源的保留，反而丰富

了食细菌线虫的食物来源。 与食细菌线虫的变化不同，仅凋落物输入处理显著降低了食真菌线虫的相对丰度

（图 ３）。 Ｓｕｂｋｅ 等［３３］认为，去除根系抑制了树木和土壤之间的能量联系，并对菌根真菌产生负面影响，进而导

致了真菌生物量的下降。 因而，本研究推测将根系去除后，食真菌线虫的比例显著降低可能和菌根真菌的减

少有关。 此外，虽然仅根系输入处理在一定程度上影响着线虫群落营养结构，但是和仅凋落物输入处理相比，
变化程度较小，且均不显著，这表明地下碳输入对土壤线虫的影响可能比地上碳输入更为重要［３４］。 Ｋｅｉｔｈ
等［３５］指出，根的输入可能是形成土壤食物网中营养成分的核心，地下碳源输入对土壤线虫的结构和复杂性的

影响远远大于凋落物。 另一方面，根际的基质容易降解，而凋落物的分解更加缓慢［３６］，而本实验周期较短，可
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能是导致变化不显著的另外一个原因。
３．２　 碳源输入方式对土壤线虫群落生态指数的影响

物种多样性是维持生态系统正常功能的前提，土壤动物的多样性体现着土壤微食物网的复杂性和健康程

度。 本研究发现，与其他碳源输入方式相比，无碳源输入处理的多样性指数（Ｈ′）最低，且优势度指数（Ｄｏｍ）
最高（表 ４），说明去除凋落物和根系使得土壤线虫群落的多样性下降，物种组成比例更加不均衡，这与本文的

假设相一致。 食物资源是影响土壤线虫群落多样性的重要因素之一［３７］。 在森林生态系统中，植物活根将碳

源转移到根际土壤［３８］，植物凋落物也是土壤碳的主要来源［３９］。 与凋落物和根系同时输入相比，无碳源输入

处理显著降低了土壤中的全碳（ＴＣ）的含量（表 １），这也改变了土壤微生物的食物数量和质量［４０］，以微生物

为食的的线虫必然也会因食物减少而受到影响。 另外，去除凋落物后，由于不能抵挡紫外线的照射，也会影响

土壤线虫的生长和繁殖［３５］。 因此，食物资源得减少以及庇护所的缺失可能是土壤线虫群落多样性下降的主

要原因。 帽儿山地区属温带大陆性季风气候，具有明显的季节变化。 该地春季土壤的反复冻融是常见的温度

变化现象，冻融作用通过改变土壤结构和土壤水热状况间接影响土壤生物的结构和活性［４１］。 将本次冻融期

线虫群落生态指数数据和之前 ７ 月份生长期的土壤样品的数据相比较（数据未发表），发现 ３ 月份冻融期的

多样性指数（Ｈ′）明显低于生长期。 生长期水分和热量条件较好，更利于微生物分解有机质，并且土壤生物数

量和种类较多，线虫食物资源也更为丰富［４２］。 而反复冻融破坏土壤团聚体，导致土壤中的微生物死亡，减少

了微生物的多样性［４３］，造成了土壤线虫的食物来源的数量和种类减少，进而降低了土壤线虫的多样性。 此

外，三月份冻融期的线虫群落生态指标是运用高通量测序数据计算得到的，而生长期的生态指数是通过原始

的形态学鉴定数据计算得到的。 因而，数据获取方式的差异也可能是造成二者季节间差异的原因，这也有待

于进一步探索和研究。
ＭＩ 指数越低，表明土壤受到的干扰越严重，ＭＩ 指数越高，表明土壤养分越富集，土壤环境越稳定［４４］。 有

研究指出［３５］与仅凋落物输入相比，根的存在可能会进一步改善土壤食物网结构，这和本研究结果相反。 本研

究发现，仅凋落物输入处理的线虫成熟度指数（ＭＩ）最高（表 ４）。 一般认为，捕食杂食线虫是决定食物网复杂

性的关键类群。 本研究发现在仅凋落物输入处理中，捕食杂食线虫的相对丰度最高，这可能是由于将根系去

除后，植物对营养物质摄取的减少［２８］，保留了土壤中的碳氮含量，增加了线虫所需的食物质量，进而提高了土

壤中线虫群落的多样性（表 ４）。 而丰富的营养物质和多样的物种为捕食杂食线虫提供了较好的生存环境，益
于其生存和繁殖，进而提高了线虫成熟度指数（ＭＩ）。 较高的线虫成熟度指数（ＭＩ）也反映出 ＮＲ 中土壤食物

网的营养层次增加，食物网更加稳定。 各处理间线虫通路比值（ＮＣＲ）均大于 ０．５（表 ４），这表明土壤食物网的

分解通道仍是以细菌占优势，营养转化效率较高，分解代谢过程均较快。 有研究指出，细菌与其他微生物相

比，对抗土壤冻融循环的抵抗能力更强［４５］，推测这可能是冻融期细菌途径分解土壤有机物质更加占优势的重

要原因之一。
本研究中，线虫群落生态指标的结果均是将未分类线虫属排除后计算得到的。 基于已测得的 ６８ 个线虫

属进行生态指标计算，用以反映已确定线虫群落对不同碳源输入处理的响应。 但是，数据中大量的未分类线

虫属必然会在一定程度上影响生态指标的结果，这也是目前高通量测序技术应用于线虫群落研究存在的缺

点，是今后进一步改正和发展的方向。 本文为高通量测序技术在线虫群落方面的研究提供了数据支持。 此

外，本研究可以检测到不同碳源输入处理引起的土壤线虫群落组成以及群落生态指标的变化，但由于实验周

期较短，部分变化不是很显著。 在森林生态系统中，特别是较少受人类干扰的森林生态系统，土壤食物资源富

足，因此短时间内碳源输入方式变化对土壤微食物网影响相对较小［４６］。 这也需要今后继续进一步开展连续

的动态的野外控制实验验证其间的内在联系。

４　 结论

不同碳源输入处理之间的土壤线虫群落结构差异显著，说明碳源输入变化调节着土壤线虫群落。 同时，

１９４３　 ９ 期 　 　 　 刘月　 等：高通量测序分析冻融期碳源输入方式对土壤线虫群落的影响 　
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仅凋落物输入处理比仅根系输入处理对土壤线虫群落的影响更明显。 和本文假设一致的是，仅凋落物输入处

理降低了食真菌线虫的相对丰度。 无碳源输入处理使得土壤线虫的群落多样性下降，生态环境质量变差。 这

也说明重视森林生态系统中植被保护的重要性。 同时，仅凋落物输入处理的捕食杂食线虫相对丰度最大，线
虫成熟度指数（ＭＩ）最高。 不同碳源输入处理下土壤食物网有机质分解均以细菌降解途径占主导。 由于实验

周期较短，部分碳源输入方式处理之间的实验结果差异不明显，因此还需要长期的观测，进一步深入探讨土壤

环境变化与土壤线虫的适应过程。 本研究利用的高通量测序技术可以对线虫进行快速评估，在方法上对线虫

群落的研究提供了有力支持。 但是，目前该技术存在的弊端，如序列注释的数据库不够完善，以及引物位点的

序列不匹配等，亟待解决。 尽管高通量测序技术存在局限性，但是由于它具有比形态分析提供更高的分类分

辨率的潜力，必然有助于加快土壤线虫群落的研究进程。
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