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锦鸡儿属灌丛化对草原化荒漠区土壤线虫群落组成和
代谢足迹的影响

赵　 芳，张明伟，王春雯，梅续芳，解李娜∗，马成仓
天津师范大学，生命科学学院，天津市动植物抗性重点实验室， 天津　 ３００３８７

摘要：调查了内蒙古草原化荒漠区 ３ 种锦鸡儿［垫状锦鸡儿（Ｃａｒａｇａｎａ ｔｉｂｅｔｉｃａ）、荒漠锦鸡儿（Ｃ． ｒｏｂｏｒｏｖｓｋｙｉ）和狭叶锦鸡儿

（Ｃ． ｓｔｅｎｏｐｈｙｌｌａ）］ 灌丛内、外土壤线虫群落多样性、组成和代谢足迹，以及相关的土壤理化性质和植物群落特征，旨在探讨锦鸡

儿属灌丛对土壤线虫群落的影响，并分析这种影响是否具有灌木种间差异，同时从线虫功能团水平上探究灌丛如何通过非生物

因素和生物因素影响线虫群落组成。 结果表明：锦鸡儿属灌丛对土壤线虫多度、丰富度和多样性无显著影响，但却显著影响土

壤线虫群落组成。 原因是灌丛对土壤线虫群落具有物种选择性；灌丛可能主要是通过根系分泌物、凋落物质量等因素，而不是

通过土壤理化性质和林下植物影响线虫群落组成。 土壤线虫组成的变化引起线虫代谢足迹发生明显变化。 灌丛内土壤线虫功

能代谢足迹大于灌丛外（除狭叶锦鸡儿外），说明灌丛内土壤线虫群落对碳的利用率更高。 ３ 种锦鸡儿属灌木中，狭叶锦鸡儿的

结构代谢足迹最大，表明狭叶锦鸡儿对捕食杂食类线虫代谢活性的促进作用更强。 土壤线虫组成的变化通过线虫代谢足迹导

致土壤食物网结构发生显著性变化。 狭叶锦鸡儿灌丛土壤干扰程度低，营养富集状况好，食物网结构更成熟稳定；垫状锦鸡儿

和荒漠锦鸡儿灌丛土壤环境干扰程度高，营养富集较好，食物网有退化倾向。
关键词：锦鸡儿属；代谢足迹；线虫 ｃｐ 类群；线虫营养类群；功能团

Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ Ｃａｒａｇａｎａ ｓｈｒｕｂ ｅｎｃｒｏａｃｈｍｅｎｔ ｏｎ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔｓ ｉｎ ｓｔｅｐｐｅ ｄｅｓｅｒｔ ｒｅｇｉｏｎ
ＺＨＡＯ Ｆａｎｇ， ＺＨＡＮＧ Ｍｉｎｇｗｅｉ， ＷＡＮＧ Ｃｈｕｎｗｅｎ， ＭＥＩ Ｘｕｆａｎｇ， ＸＩＥ Ｌｉｎａ∗， ＭＡ Ｃｈｅｎｇｃａｎｇ
Ｔｉａｎｊｉｎ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ ａｎｄ Ｐｌａｎｔ Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ， Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｔｉａｎｊｉｎ Ｎｏｒｍａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｔｉａｎｊｉｎ ３００３８７， Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｗｏｏｄｙ ｅｎｃｒｏａｃｈｍｅｎｔ ｈａｓ ｂｅｃｏｍｅ ａ ｃｏｍｍｏｎ ｐｈｅｎｏｍｅｎｏｎ ｉｎ ａｒｉｄ ａｎｄ ｓｅｍｉ⁃ａｒｉｄ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｗｏｒｌｄｗｉｄｅ． Ｓｏｉｌ
ｎｅｍａｔｏｄｅｓ ａｒｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｉｎ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｙｃｌｉｎｇ． Ａｌｔｈｏｕｇｈ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｈｒｕｂｓ ｏｎ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｗｅｌｌ ｓｔｕｄｉｅｄ， ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｈｒｕｂｓ ｏｎ ｔｈｅ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｒｅ ｓｔｉｌｌ ｎｏｔ ｗｅｌｌ
ｕｎｄｅｒｓｔｏｏｄ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐ ｌｅｖｅｌ ａｎｄ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｈｒｕｂｓ ｏｎ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｒｅｍａｉｎ ｕｎｃｌｅａｒ． Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ， ｗｅ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ ｔｈｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ， ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｔｈｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ
ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｐｌａｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｕｔｓｉｄｅ ａｎｄ ｉｎｓｉｄｅ ｃａｎｏｐｉｅｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ Ｃａｒａｇａｎａ ｓｈｒｕｂ ｓｐｅｃｉｅｓ （Ｃａｒａｇａｎａ
ｔｉｂｅｔｉｃａ， Ｃ． ｒｏｂｏｒｏｖｓｋｙｉ ａｎｄ Ｃ． ｓｔｅｎｏｐｈｙｌｌａ） ｉｎ ｔｈｅ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ． Ｗｅ ａｉｍｅｄ ｔｏ ｅｘａｍｉｎｅ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｈｒｕｂｓ ｏｎ ｓｏｉｌ
ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ， ａｎａｌｙｚｅ ｗｈｅｔｈｅｒ ｓｕｃｈ ｅｆｆｅｃｔｓ ａｒｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｐｅｃｉｆｉｃ， ａｎｄ ｅｘｐｌｏｒｅ ｈｏｗ ｓｈｒｕｂｓ ａｆｆｅｃｔ ｔｈｅ ｎｅｍａｔｏｄｅ



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｔｈｒｏｕｇｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｔ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐ ｌｅｖｅｌ． Ｏｕｒ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ Ｃａｒａｇａｎａ
ｓｈｒｕｂｓ ｈａｄ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｎｅｍａｔｏｄｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ， ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， ｂｕｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｌｔｅｒｅｄ ｎｅｍａｔｏｄｅ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ． Ｔｈｅ ｐｏｓｓｉｂｌｅ ｒｅａｓｏｎｓ ｗｅｒｅ ｔｈａｔ Ｃａｒａｇａｎａ ｓｈｒｕｂｓ ｈａｄ ｓｅｌｅｃｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｓｐｅｃｉｅｓ， ｔｈｅ
ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｈｒｕｂｓ ｏｎ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｅｒｅ ｌｉｋｅｌｙ ｍａｉｎｌｙ ｔｈｒｏｕｇｈ ｒｏｏｔ ｅｘｕｄａｔｅｓ， ｌｉｔｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｆａｃｔｏｒｓ， ｎｏｔ
ｔｈｒｏｕｇｈ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｕｎｄｅｒｓｔｏｒｙ ｐｌａｎｔｓ． Ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｌｅｄ ｔｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ． Ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ ｏｆ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｓｈｒｕｂ
ｃａｎｏｐｉｅｓ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｔｈｅ ｏｐｅｎ ａｒｅａｓ （ ｅｘｃｅｐｔ ｆｏｒ Ｃ． ｓｔｅｎｏｐｈｙｌｌａ）， ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
ｕｎｄｅｒ ｓｈｒｕｂ ｃａｎｏｐｉｅｓ ｈａｄ ｈｉｇｈｅｒ ｃａｒｂｏｎ ｕｓｅ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ． Ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ Ｃａｒａｇａｎａ ｓｐｅｃｉｅｓ， Ｃ． ｓｔｅｎｏｐｈｙｌｌａ ｈａｄ ｈｉｇｈｅｓｔ
ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ， ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｉｔ ｈａｄ ｔｈｅ ｓｔｒｏｎｇｅｓｔ ｆａｃｉｌｉｔａｔｉｏｎ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ ｏｆ ｏｍｎｉｖｏｒｅｓ－ｐｒｅｄａｔｏｒｓ．
Ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｌｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｆｏｏｄ ｗｅｂ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｔｈｒｏｕｇｈ ｎｅｍａｔｏｄｅ
ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ． Ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ Ｃ． ｓｔｅｎｏｐｈｙｌｌａ ｗａｓ ｂｅｔｔｅｒ ｗｉｔｈ ｌｏｗｅｒ ｄｉｓｔｕｒｂａｎｃｅ ｌｅｖｅｌ， ａｎｄ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｆｏｏｄ ｗｅｂ
ｗａｓ ｍｏｒｅ ｍａｔｕｒｅ ａｎｄ ｓｔａｂｌｅ； ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ Ｃ． ｔｉｂｅｔｉｃａ ａｎｄ Ｃ． ｒｏｂｏｒｏｖｓｋｙｉ ｗａｓ ｍｏｄｅｒａｔｅ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈｅｒ ｄｉｓｔｕｒｂａｎｃｅ
ｌｅｖｅｌ， ａｎｄ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｆｏｏｄ ｗｅｂ ｔｅｎｄｅｄ ｔｏ ｄｅｇｒａｄｅ． Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ， Ｃａｒａｇａｎａ ｓｈｒｕｂｓ ａｌｔｅｒｅｄ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ， ａｎｄ ｓｕｃｈ ｃｈａｎｇｅｓ ｗｅｒｅ ｓｈｒｕｂ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ． Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｃａｕｓｅｄ ｓｈｉｆｔｓ
ｉｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔｓ， ｗｈｉｃｈ ｆｕｒｔｈｅｒ ｌｅｄ ｔｏ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｓｏｉｌ ｆｏｏｄ ｗｅｂ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｃａｒａｇａｎａ； ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ； ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｐ ｇｒｏｕｐｓ； ｎｅｍａｔｏｄｅ ｔｒｏｐｈｉｃ ｇｒｏｕｐｓ； ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ

灌丛化是指木本植物的密度、盖度和生物量增加的现象。 近年来，由于全球气候变化和过度放牧等因素

的影响，全球草原区灌丛化现象越来越普遍［１］，而且灌丛扩张的速度逐年递增。 内蒙古草原占我国国土面积

的八分之一，是我国北方重要的畜牧产区和生态屏障。 但是，以锦鸡儿属（Ｃａｒａｇａｎａ）灌木为主的灌丛扩张日

益成为该地区的普遍现象［２］。 灌丛化显著提高灌丛内土壤含水量［３］ 和土壤肥力，从而对林下植物物种丰富

度、生物量和物种多样性［４］产生正效应。 灌丛化对地下生物群落（包括土壤微生物群落和土壤动物群落）也
有显著影响［５—６］。

土壤线虫是土壤动物的重要组成部分，其食性多样，分布在土壤食物网中多个营养级，是有机质分解和养

分循环等重要土壤过程的关键驱动因子，很容易受到灌木入侵的影响［７］。 目前关于灌木对土壤线虫群落的

研究主要集中在对其多样性和功能指数的影响［８］，尤其是物种多样性。 事实上，生物多样性包括物种多样

性、功能多样性和系统发育多样性三个维度。 与物种多样性相比，功能多样性和系统发育多样性是近年来才

被引入线虫生态学研究中［９—１０］。 因此，关于灌木对土壤线虫群落功能多样性和系统发育多样性的影响依然

知之甚少。
多样性指数和功能指数被认为是描述土壤食物网结构和功能、评价土壤健康状况的有效指标，但它们是

建立在各类线虫相对比例的基础上，没有考虑到土壤线虫的绝对数量，从而导致数量不同的土壤线虫群落可

能具有相同的土壤食物网结构［１１］。 为此，Ｆｅｒｒｉｓ 在 ２０１０ 年提出用线虫代谢足迹来反映线虫的碳代谢过程，即
以线虫生物量碳和呼吸碳含量度量线虫的代谢活性和土壤食物网功能。 线虫代谢足迹为估算线虫对生态系

统功能的贡献提供了有效的方法［１２］。 近年来，有关线虫代谢足迹的研究开始受到关注。 但目前主要在群落

水平，如：研究植被演替过程［１３—１４］和灌丛化过程［１５—１６］中土壤线虫代谢足迹的变化，从灌丛局域水平上的研究

较少。 事实上，研究不同种灌木的灌丛个体对线虫代谢足迹的影响更能揭示灌丛影响土壤线虫群落的机制。
土壤理化性质（湿度、ｐＨ、有机质等）和植物群落特征（植物种类、多样性、生物量等）被认为是影响土壤

线虫群落组成的重要因素［１７］。 目前的研究主要基于土壤线虫丰度，从营养类群、ｃｐ 类群或种属水平上探讨

影响土壤线虫组成和结构的环境因素。 研究表明：植物寄生线虫、食微线虫和捕食杂食线虫的丰富度随植物

种类和功能类群多样性的增加而增加［１８］；食细菌线虫和食真菌线虫相对丰度与土壤有效磷含量相关，植物寄

生线虫和捕 ／杂食线虫相对丰度与有机碳、铵态氮和全氮含量相关［１９］。 线虫功能团将其生活史策略和食性相

５２１４　 １０ 期 　 　 　 赵芳　 等：锦鸡儿属灌丛化对草原化荒漠区土壤线虫群落组成和代谢足迹的影响 　
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结合，可以更好地反映土壤食物网对外界环境的响应［２０］。 因此，从功能团水平探究影响群落组成的环境因子

能更好的揭示灌丛影响土壤食物网的机制。
土壤线虫群落组成（营养类群、ｃｐ 类群和特殊种属）以及对环境的响应与地上植物种有关。 例如西藏北

部高寒草甸 ３ 种典型植物群落土壤线虫优势种存在明显差异， 委陵菜群落的优势属为矮化属

（Ｔｙｌｅｎｃｈｏｒｈｙｎｃｈｕｓ）和螺旋属（Ｈｅｌｉｃｏｔｙｌｅｎｃｈｕｓ），高山嵩草群落的优势属为垫咽属（Ｔｙｌｅｎｃｈｏｌａｉｍｕｓ）和矮化属

（Ｔｙｌｅｎｃｈｏｒｈｙｎｃｈｕｓ），而藏北嵩草群落的优势属为鹿角唇属（Ｃｅｒｖｉｄｅｌｌｕｓ）和丝尾垫刃属（Ｆｉｌｅｎｃｈｕｓ），藏北嵩草群

落 ｃｐ３ 类群的个体数量及相对多度均高于高山嵩草群落，而其它 ｃｐ 类群则低于高山嵩草群落［２１］；固氮树种

（桤木）的食细菌线虫、植物寄生线虫、杂食线虫的丰度均显著高于非固氮树种（大桉） ［２２］；干旱显著增加了花

椒和紫花苜蓿混合培养中植物寄生类、食细菌类和食真菌类线虫的多度，但显著降低了花椒和大豆混合培养

中食细菌类和食真菌类线虫的多度［２３］。 因此，为了更好的理解灌丛对土壤线虫群落组成的影响，弄清营养类

群、ｃｐ 类群以及特殊种属线虫在灌丛内外及灌木种间的差异及其影响机制至关重要。
基于以上背景，本研究在内蒙古草原化荒漠区选择 ３ 种锦鸡儿属灌木—垫状锦鸡儿（Ｃａｒａｇａｎａ ｔｉｂｅｔｉｃａ）、

荒漠锦鸡儿（Ｃ． ｒｏｂｏｒｏｖｓｋｙｉ）和狭叶锦鸡儿（Ｃ． ｓｔｅｎｏｐｈｙｌｌａ），调查了灌丛内、外的土壤线虫群落多样性、组成和

代谢足迹，以及相关的土壤理化性质和植物群落特征，探讨锦鸡儿属灌丛对土壤线虫群落的影响，同时在线虫

功能团水平上分析灌丛土壤线虫群落组成与非生物因素和生物因素的关系。 试图回答以下科学问题：（１）灌
丛如何影响土壤线虫群落多样性、组成和结构？ （２）这种影响是否具有灌木种间差异？ （３）灌丛如何通过非

生物因素和生物因素影响土壤线虫群落组成？

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

研究地点位于内蒙古自治区鄂尔多斯市西部鄂托克旗棋盘井镇（３８°１７′ Ｎ，１０６°４２′ Ｅ，海拔 １８００ ｍ）。 该

地区属温带草原化荒漠区，典型大陆型气候，以风沙大、干旱少雨、日照充足、蒸发强烈为主要特点。 年均降雨

量 ２２２ ｍｍ，主要集中在 ４—９ 月；年均蒸发量 ２３５９ ｍｍ，是降水量的 ８ 倍以上；年日照时间 ３０００ ｈ 左右，年均气

温 ７．０℃，年均无霜期 １２９ ｄ。 该地区植被稀疏单一，主要优势灌木为垫状锦鸡儿（Ｃ． ｔｉｂｅｔｉｃａ）、荒漠锦鸡儿

（Ｃ． ｒｏｂｏｒｏｖｓｋｙｉ）和狭叶锦鸡儿 （Ｃ． ｓｔｅｎｏｐｈｙｌｌａ）；主要草本植物有沙生针茅 （ Ｓｔｉｐａ ｇｌａｒｅｏｓａ）、无芒隐子草

（Ｃｌｅｉｓｔｏｇｅｎｅｓ ｓｏｎｇｏｒｉｃａ）和刺沙蓬（Ｓａｌｓｏｌａ ｒｕｔｈｅｎｉｃａ）。
１．２　 研究方法

１．２．１　 样品采集

于 ２０１６ 年 ７ 月在研究地点选取植被生长较好的灌丛化草地作为实验样地。 在样地中建立一个分布有垫

状锦鸡儿、荒漠锦鸡儿和狭叶锦鸡儿灌丛的样方（１００ ｍ×１００ ｍ），样方内选取立地条件基本一致的垫状锦鸡

儿、荒漠锦鸡儿和狭叶锦鸡儿灌丛各 ３ 株作为样株，在每个样株内设置 ５０ ｃｍ×５０ ｃｍ 小样方，小样方位于灌丛

下的中心位置（灌丛内），同时在样方内均匀选择 ３ 个点，设置同样大小的小样方（灌丛外），并确保灌丛外小

样方距离灌丛边缘 ２ ｍ 以上。 对每个小样方，首先剪取各灌丛样株地上部，然后调查小样方内草本植物种类

和多度并收获其地上部分，带回实验室于 ６５℃烘干至恒重，测定锦鸡儿属灌丛和草本植物生物量。 同时，分
别采集样方内 ０—１０ ｃｍ 和 １０—２０ ｃｍ 土层的土壤样品；每层土样混合均匀后取 ３００ 克放入自封袋，４℃保存

迅速带回实验室。 每份土壤样品一部分立刻用于土壤线虫的分离鉴定，一部分用于土壤理化性质的测定。
１．２．２　 土壤线虫分离与鉴定

土壤线虫的分离提取采用改良的 Ｂａｅｒｍａｎｎ 法［２４］。 从每份土壤样品中取 ２０ ｇ 鲜土分离土壤线虫，分离时

间为 ２４ ｈ，用 ＴＡＦ 固定液（三乙醇胺－福尔马林固定液）固定保存线虫。 根据《中国土壤动物检索图鉴》 ［２５］、
《植物线虫分类学》 ［２６］和《Ｄｅ Ｎｅｍａｔｏｄｅｎ ｖａｎ Ｎｅｄｅｒｌａｎｄ》 ［２７］在光学显微镜下鉴定到属，并记录每个属线虫数。
鉴定中，如果样品中的土壤线虫数低于 １００ 条，则全部鉴定；如果多于 １００ 条，则随机抽取其中的 １００ 条进行
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鉴定。 将每个小样方内 ０—１０ ｃｍ 和 １０—２０ ｃｍ 两个土样统计鉴定结果合并表示 ０—２０ ｃｍ 的线虫数量特征，
物种丰富度用上述 ４０ 克鲜土样的物种数表示，线虫多度用每 １００ ｇ 干土（用土壤含水量换算）中土壤线虫的

个体数表示。
１．２．３　 土壤理化性质测定

土壤含水量采用烘干法；土壤有机质采用重铬酸钾加热法；硝态氮和铵态氮采用流动分析仪法；速效磷采

用碳酸氢钠浸提⁃钼锑抗比色法；速效钾采用醋酸铵浸提－火焰光度法；ｐＨ 值采用水浸提电位法（水土比为

２．５ ∶１）；电导率采用水土 ５∶１ 浸提后 ＤＤＳ—ＬＬａ 型电导仪测量［２８］。 用每个小样方内 ０—１０ ｃｍ 和 １０—２０ ｃｍ 两

个土样平均值表示 ０—２０ ｃｍ 的土壤理化性质。
１．３　 数据处理

１．３．１　 土壤线虫生态指数

（１）多样性指数：采用物种多样性、功能多样性和系统发育多样性 ３ 个维度分析土壤线虫群落的多样性。
物种多样性用土壤线虫多度（总个体数）、丰富度（物种数）和 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数表示。

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数： Ｈ′ ＝ － ∑Ｐ ｉ（ｌｎＰ ｉ）

式中，Ｐ ｉ表示群落第 ｉ 个物种的个数占生物总数的比例。
功能多样性用功能丰富度（ＦＲｉｃ）表示。 基于 ３ 种性状将土壤线虫划分成不同的功能类群：①营养类群：

根据土壤线虫的食性特征、食道的结构和捕食方法等，Ｙｅａｔｅｓ 等［２９］ 将线虫划分为 ８ 个取食类群，其中食细菌

类群、食真菌类群、植物寄生类群和捕食杂食类群是土壤生态系统中 ４ 个主要营养类群；②ｃｐ 类群：根据土壤

线虫生活史策略将线虫划分为 ｒ⁃对策向 Ｋ⁃对策过渡的 ５ 个 ｃｐ（ｃｏｌｏｎｉｚｅｒ⁃ｐｅｒｓｉｓｔｅｒ）类群，ｃｐ１ 到 ｃｐ５，其中 ｃｐ１
类群为典型 ｒ⁃对策者，ｃｐ ５ 类群为典型 Ｋ⁃对策者［３０—３１］；③线虫个体生物量（μｇ）：特定属中所有种的平均生物

量。 以上线虫性状特征（食性、ｃｐ，体重）均从 Ｎｅｍａｔｏｄｅ Ｅｃｏｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｐａｒａｍｅｔｅｒ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｎｅｍａｐｌｅｘ．ｕｃｄａｖｉｓ．
ｅｄｕ）数据库中获得。 功能多样性采用 Ｒ 软件 “ＦＤ” 程序包计算。

系统发育多样性是基于本研究鉴定的所有线虫分类系统，利用 Ｏｐｅｎ Ｔｒｅｅ ｏｆ Ｌｉｆｅ （ＯＴＬ）建立系统发育树，
然后量化群落系统发育总枝长，即系统发育多样性指数。 系统发育多样性采用 Ｒ 软件 “ ｒｏｔｌ”、“ ａｐｅ” 和

“ｐｉｃａｎｔｅ” 程序包计算［３２］。
（２）土壤线虫成熟度指数：采用自由生活线虫成熟度指数（ＭＩ）和植物寄生线虫成熟度指数（ＰＰＩ）评价土

壤线虫对外界扰动的响应。

自由生活线虫成熟度指数： ＭＩ ＝ ∑ｖ（ ｉ） × ｆ（ ｉ）

植物寄生线虫成熟度指数： ＰＰＩ ＝ ∑ｖ（ ｉ） × ｆ′（ ｉ）

式中，ｖ（ ｉ）为线虫的生活史 ｃｐ 值；ｆ（ ｉ）为第 ｉ 类自由生活线虫（不包括植食性线虫）占自由生活线虫总数的比

例；ｆ′（ ｉ）为第 ｉ 类植物寄生线虫占植物寄生类线虫总数的比例［２９—３０］。
１．３．２　 土壤线虫组成

采用土壤线虫各营养类群、ｃｐ 类群和特殊属多度反映线虫群落组成特征，并用非度量尺度分析法（Ｎｏｎ⁃
ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ，ＮＭＤＳ；基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 相异系数）将其组成可视化，比较群落组成的相似性；
ＮＭＤＳ 采用 ＰＡＳＴ３ 软件进行。
１．３．３　 土壤线虫代谢足迹

利用“线虫⁃植物专家信息系统”（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｐｌｐｎｅｍｗｅｂ．ｕｃｄａｖｉｓ．ｅｄｕ ／ ｎｅｍａｐｌｅｘ）中已经列出的各类群线虫的生

物量（鲜重，Ｗ）计算线虫代谢足迹。

线虫代谢足迹： ＮＭＦ ＝ ∑（Ｎｔ × （０．１ × （Ｗｔ ／ ｍｔ） ＋ ０．２７３（Ｗｔ
０．７５）））

式中，Ｎｔ、Ｗｔ和 ｍｔ分别表示 ｔ 类线虫个体数量、鲜重和 ｃｐ 值。
根据线虫的营养类群计算食细菌线虫代谢足迹、食真菌线虫代谢足迹、植物寄生线虫代谢足迹和捕食杂

７２１４　 １０ 期 　 　 　 赵芳　 等：锦鸡儿属灌丛化对草原化荒漠区土壤线虫群落组成和代谢足迹的影响 　
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食线虫代谢足迹，其中前三者指示通过细菌通道、真菌通道和植物通道进入土壤食物网的碳和能量，而捕食杂

食线虫代谢足迹指示进入较高营养级的捕食杂食线虫类群的碳和能量。
根据线虫的生活史策略计算富集代谢足迹、结构代谢足迹和功能代谢足迹。 富集代谢足迹和结构代谢足

迹分别反映较低营养级线虫和较高营养级线虫的碳代谢过程［１２］。 功能代谢足迹是富集代谢足迹和结构代谢

足迹的总面积，即（Ｆｓ×Ｆｅ） ／ ２，反映土壤食物网调控和维持代谢平衡的能力。 功能足迹越大，反映线虫对土壤

食物网的调控能力越强，被捕食者与捕食者之间维持代谢平衡的能力越强［１２］。
１．３．４　 土壤线虫区系分析

计算线虫群落的富集指数（ＥＩ）和结构指数（ＳＩ），并结合 ＥＩ 和 ＳＩ 指数进行线虫区系分析，评估土壤食物

网的结构与功能变化，从而评价土壤食物网对外界干扰的响应和恢复状况。
结构指数： ＳＩ ＝ １００×［ ｓ ／ （ ｓ＋ｂ）］
富集指数： ＥＩ ＝ １００×［ｅ ／ （ｅ＋ｂ）］

式中，ｂ 代表食物网中的基础成分，主要指 ｃｐ 值为 ２ 的食细菌线虫和食真菌线虫；ｅ 代表食物网中的富集成

分，主要指 ｃｐ 值为 １ 的食细菌线虫和 ｃｐ 值为 ２ 的食真菌线虫；ｓ 代表食物网中的结构成分，包括 ｃｐ３⁃ ５ 的食

细菌线虫、食真菌线虫和捕食杂食线虫［３１］。
根据计算出的 Ｆｅ 和 Ｆｓ，在 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ ４ 个象限中以菱形图的方式反映土壤食物网状况。 菱形的中心点坐

标为（ＳＩ， ＥＩ），４ 个顶点的坐标分别为（ＳＩ－０．５Ｆｓ ／ ｋ， ＥＩ）、（ＳＩ＋０．５Ｆｓ ／ ｋ， ＥＩ）、（ＳＩ， ＥＩ－ ０．５Ｆｅ ／ ｋ）和（ＳＩ， ＥＩ＋０．５
Ｆｅ ／ ｋ）。 其中 ｋ 为转换常数，乘以 ０．５ 是为了使 Ｆｓ 和 Ｆｅ 能围绕中心坐标点（ＳＩ， ＥＩ）对称分布。 依次连接 ４ 个

坐标点，所圈定的菱形区域的面积为线虫的功能代谢足迹。 菱形横轴和纵轴方向对角线的长度可以反映 Ｆｓ
和 Ｆｅ 的相对大小，若菱形横轴对角线的尺度大于纵轴对角线的尺度，说明 Ｆｓ 大于 Ｆｅ；反之亦然。 当线虫区系

分布在 Ａ 象限时，表明土壤环境受干扰程度较高；在 Ｂ 象限时，表明土壤养分状况较好而且受干扰程度较小，
食物网稳定成熟；在 Ｃ 象限时，表明土壤受干扰程度较小，食物网处于结构化状态；在 Ｄ 象限时，表明土壤受

干扰程度最高，食物网退化［３１］。
１．３．５　 土壤线虫物种选择性

以物种对生境的特异性和适宜性为基础，采用物种指示值分析法［３３］ 计算土壤线虫的指示值（ Ｉｎｄｉｃａｔｏｒ
ｖａｌｕｅ；ＩｎｄＶａｌ），并通过 ＩｎｄＶａｌ 值确定灌丛选择性物种（物种通常仅生长在灌丛内或灌丛外）和灌丛非选择性

物种（物种在灌丛内和灌丛外均可生长）。 如果 ＩｎｄＶａｌ 值大于 ０．６，则认为该物种是灌丛选择性物种，否则为

灌丛非选择性物种；灌丛内 ＩｎｄＶａｌ 值大于 ０．６，为灌丛正选择物种，灌丛外 ＩｎｄＶａｌ 值大于 ０．６，为灌丛负选择物

种。 然后，计算灌丛正选择性物种和负选择性物种占总物种的百分比。 物种 ＩｎｄＶａｌ 值采用 Ｒ 软件中

“ｌａｂｄｓｖ” 程序包计算。
１．４　 统计分析

采用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ １９ 软件，通过单因素方差分析检验锦鸡儿属灌丛对各指标影响的显著性，并用 Ｄｕｎｃａｎ 检

验做多重比较，用独立样本 ｔ 检验分析灌丛内和灌丛外的差异。 采用 ＡＮＯＳＩＭ 检验锦鸡儿属灌丛对线虫群落

组成影响的显著性，ＡＮＯＳＩＭ 分析采用 Ｒ 软件“ｖｅｇａｎ”程序包进行。 采用 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔｓ 分析土壤线虫群落组成

与环境因子的相关性，Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔｓ 采用 Ｒ 软件“ｖｅｇａｎ”程序包进行。

２　 结果与分析

２．１　 土壤线虫总多度和各营养类群多度

　 　 垫状锦鸡儿灌丛共分离土壤线虫 ２０８ 条 ／ １００ ｇ 干土，１７ 个物种，隶属于 ２ 纲 ３ 目 ８ 科 １７ 属。 优势属共

３ 属，包括丽突属（Ａｃｒｏｂｅｌｅｓ）、拟丽突属（Ａｃｒｏｂｅｌｏｉｄｅｓ）和真滑刃属（Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓ），占土壤线虫总数的 ６３．４５％
（表 １）；荒漠锦鸡儿灌丛共分离土壤线虫 ２４７ 条 ／ １００ ｇ 干土，２１ 个物种，隶属于 ２ 纲 ３ 目 １０ 科 ２１ 属。 优势属

共 ３ 属，包括丽突属（Ａｃｒｏｂｅｌｅｓ）、拟丽突属（Ａｃｒｏｂｅｌｏｉｄｅｓ）和真滑刃属（Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓ），占土壤线虫总数的 ７６．０８％
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（表 １）；狭叶锦鸡儿灌丛共分离土壤线虫 １６２ 条 ／ １００ ｇ 干土，１７ 个物种，隶属于 ２ 纲 ３ 目 ９ 科 １７ 属。 优势属共 ３
属，包括丽突属（Ａｃｒｏｂｅｌｅｓ）、拟丽突属（Ａｃｒｏｂｅｌｏｉｄｅｓ）、真矛线属（Ｅｕｄｏｒｙｌａｉｍｕｓ），占土壤线虫总数的 ５４．４７％（表 １）。
３ 种锦鸡儿属灌丛土壤线虫总多度和物种丰富度灌丛内外均无显著差异，不同灌木种之间也无显著差异（表 １）。

表 １　 ３ 种锦鸡儿属灌丛内外土壤线虫丰富度（属 ／ １００ｇ 干土）和多度（条 ／ １００ｇ 干土）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｒｉｃｈｎｅｓｓ （ｇｅｎｅｒａ ／ １００ｇ ｄｒｙ ｓｏｉｌ） ａｎｄ ａｂｕｎｄａｎｃｅ （ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ／ １００ｇ ｄｒｙ ｓｏｉｌ） ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｇｅｎｅｒａ ｏｕｔｓｉｄｅ ａｎｄ ｉｎｓｉｄｅ ｔｈｒｅｅ Ｃａｒａｇａｎａ

ｓｈｒｕｂ ｃａｎｏｐｉｅｓ

营养类群
Ｔｒｏｐｈｉｃ Ｇｒｏｕｐｓ

属名
Ｇｅｎｕｓ

ｃｐ 值
ｃｐ ｖａｌｕｅ

垫状锦鸡儿
Ｃ． ｔｉｂｅｔｉｃａ

荒漠锦鸡儿
Ｃ． ｒｏｂｏｒｏｖｓｋｙｉ

狭叶锦鸡儿
Ｃ． ｓｔｅｎｏｐｈｙｌｌａ

灌丛外
Ｏｕｔｓｉｄｅ ｓｈｒｕｂ

ＢＦ 多度 丽突属 Ａｃｒｏｂｅｌｅｓ ２ ５０．３３±６．０６ａｂ ｉｉｉ １０４．６７±２９．０６ａ ｉｉｉ ２６．００±７．３７ｂ ｉｉｉ ４２．６７±７．８８ ｉｉｉ

Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ＢＦ 拟丽突属 Ａｃｒｏｂｅｌｏｉｄｅｓ ２ ２６．６７±０．８８ａ ｉｉｉ ３２．６７±２０．６３ａ ｉｉｉ ３６．００±９．７１ａ ｉｉｉ ２７．００±６．６６ ｉｉｉ

真头叶属 Ｅｕｃｅｐｈａｌｏｂｕｓ ２ １．００±１．００ａ ｉ １．００±１．００ａ ｉ ０ａ ０

板唇属 Ｃｈｉｌｏｐｌａｃｕｓ ２ ８．３３±４．４１ａ ｉｉ ０ａ ２．６７±１．４５ａ ｉｉ １．００±１．００ ｉ

威尔斯属 Ｗｉｌｓｏｎｅｍａ ２ ０ａ １．００±１．００ａ ｉ ０ａ １．００±１．００ ｉ

头叶属 Ｃｅｐｈａｌｏｂｕｓ ２ ０ａ ３．６７±２．３３ａ ｉｉ ０ａ ０

鹿角唇属 Ｃｅｒｖｉｄｅｌｌｕｓ ２ ０ａ ０ａ ０ａ １．６７±１．６７ ｉｉ

类群合计 Ｔｏｔａｌ ８６．３３±５．７０ａ １４３±５０．０２ａ ６４．６７±１７．６４ａ ７３．３３±１３．０９

ＦＦ 多度 滑刃属 Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｏｉｄｅｓ ２ ８．３３±４．４１ａ ｉｉ １．６７±１．６７ａ ｉ １７．００±１０．５４ａ ｉｉ ６．００±３．０６ ｉｉ

Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ＦＦ 真滑刃属 Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓ ２ ５２．６７±１５．８８ａ ｉｉｉ ５１．００±１２．４２ａ ｉｉｉ ３．３３±１．６７ｂ ｉｉ １３．６７±８．０９ ｉｉ

伪垫刃属 Ｎｏｔｈｏｔｙｌｅｎｃｈｕｓ ２ ２．００±１．００ａ ｉ １．００±１．００ａ ｉ ５．００±５．００ａ ｉｉ １．００±１．００ ｉ

丝尾垫刃属 Ｆｉｌｅｎｃｈｕｓ ２ １．００±１．００ｂ ｉ １．００±１．００ｂ ｉ ５．３３±１．４５ａ∗ｉｉ ０

类群合计 Ｔｏｔａｌ ６４±１２．２９ａ∗ ５４．６７±１２．３５ａ ３０．６７±１３．８６ａ ２０．６７±９．２１

ＰＰ 多度 裸矛属 Ｐｓｉｌｅｎｃｈｕｓ ２ ０ａ １．００±１．００ａ ｉ ０ａ ０

Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ＰＰ 垫刃属 Ｔｙｌｅｎｃｈｕｓ ２ ０ａ １．６７±１．６７ａ ｉ ０ａ ０

散香属 Ｂｏｌｅｏｄｏｒｕｓ ２ ２．６７±２．６７ａ ｉｉ ０ａ ２．００±１．００ａ ｉｉ １．００±１．００ ｉ

盘旋属 Ｒｏｔｙｌｅｎｃｈｕｓ ３ ５．００±５．００ａ ｉｉ ７．００±３．７９ａ ｉｉ ０ａ ７．００±３．０６ ｉｉ

头垫刃属 Ｔｅｔｙｌｅｎｃｈｕｓ ３ １５．３３±９．６０ａ ｉｉ １．００±１．００ａ ｉ １３．６７±８．２９ａ ｉｉ １２．６７±７．６７ ｉｉ

矮化属 Ｔｙｌｅｎｃｈｏｒｈｙｎｃｈｕｓ ３ １１．６７±６．６７ａ ｉｉ ３．３３±１．６７ａ ｉｉ ９．３３±２．３３ａ ｉｉ ２４．３３±１０．５９ ｉｉｉ

螺旋属 Ｈｅｌｉｃｏｔｙｌｅｎｃｈｕｓ ３ ０ａ １．００±１．００ａ ｉ ０ａ １．６７±１．６７ ｉｉ

短体属 Ｐｒａｔｙｌｅｎｃｈｕｓ ３ ０ａ ２．６７±１．４５ａ ｉ ０ａ ６．００±３．７９ ｉｉ

潜根属 Ｈｉｒｓｃｈｍａｎｎｉｅｌｌａ ３ ０ａ １．００±１．００ａ ｉ ０ａ ０

长针属 Ｌｏｎｇｉｄｏｒｕｓ ５ ０ａ ０ａ １．００±１．００ａ ｉ ０

缢咽属 Ａｘｏｎｃｈｉｕｍ ５ ０ａ ０ａ １．６７±１．６７ａ ｉｉ ０

类群合计 Ｔｏｔａｌ ３４．６７±２３．４７ａ １８．６７±６．３６ａ ２７．６７±１０．９９ａ ５２．６７±１３．３０

ＯＰ 多度 拟桑尼属 Ｔｈｏｒｎｅｅｌｌａ ４ ０ａ ０ａ ０ａ １．００±１．００ ｉ

Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ＯＰ 盘咽属 Ｄｉｓｃｏｌａｉｍｕｓ ４ ５．３３±３．９３ａ ｉｉ ４．６７±１．６７ａ ｉｉ ３．３３±３．３３ａ ｉｉ ０

真矛线属 Ｅｕｄｏｒｙｌａｉｍｕｓ ４ １０．６７±４．２６ｂ ｉｉ １０．３３±３．９３ｂ ｉｉ ２５．３３±４．３３ａ ｉｉｉ ２３．６７±１４．８５ ｉｉｉ

桑尼属 Ｔｈｏｒｎｉａ ４ ２．６７±１．４５ｂ ｉｉ １２．６７±３．９３ａ ｉｉ ４．３３±０．６７ａｂ ｉｉ ７．００±２．０８ ｉｉ

拱唇属 Ｌａｂｒｏｎｅｍａ ４ ２．００±１．００ａ ｉ ０ａ ３．６７±２．３３ａ ｉｉ ０

孔咽属 Ａｐｏｒｃｅｌａｉｍｕｓ ５ ２．６７±１．４５ａ ｉｉ ２．６７±２．６７ａ ｉ ２．００±１．００ａ ｉｉ １．００±１．００ ｉ

类群合计 Ｔｏｔａｌ ２３．３３±４．６７ａ ３０．３３±２．３３ａ ３８．６７±９．３９ａ ３２．６７±１６．５１

丰富度 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ １１．６７±１．７６ａ １２．３３±１．６７ａ １２．６７±０．３３ａ １１．６７±０．６７

总多度 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ２０８．３３±１６．４２ａ ２４６．６７±４２．５６ａ １６１．６７±３７．２ａ １７９．３３±３７．５６

　 　 ＢＦ：食细菌类 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｅｅｄｅｒｓ；ＦＦ：食真菌类线虫 Ｆｕｎｇａｌ ｆｅｅｄｅｒｓ；ＰＰ：植物寄生类 Ｐｌａｎｔ⁃ｐａｒａｓｉｔｅｓ；ＯＰ：捕食杂食类 Ｏｍｎｉｖｏｒｅｓ⁃ｐｒｅｄａｔｏｒｓ；ｉｉｉ：优势属，＞１０％；ｉｉ：常见

属，１％—１０％；ｉ：稀有属，＜１％；０：未出现；∗表示灌丛内和灌丛外差异显著（ｔ⁃ｔｅｓｔ， Ｐ ＜ ０．０５）；不同小写字母表示 ３ 种锦鸡儿灌丛之间差异显著（Ｄｕｎｃａｎ ｔｅｓｔｓ， Ｐ ＜ ０．０５）

从营养类群上看，３ 种锦鸡儿属灌丛均表现为食细菌类线虫多度最大，占总数的比例约为 ３９．２３％—
５５．３１％；其次为食真菌类线虫。 垫状锦鸡儿多度最小的是捕食杂食类线虫，占总数的 １１．２０％；荒漠锦鸡儿和

狭叶锦鸡儿多度最小的是植物寄生类线虫，占总线虫的比例分别为 ７．７７％和 １６．９７％。 ３ 种锦鸡儿属灌木中，
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只有垫状锦鸡儿灌丛土壤食真菌类线虫多度显著大于灌丛外，其余各营养类群在灌丛内外和种间差异均不显

著（表 １ 中类群合计）。
２．２　 土壤线虫群落组成分析

在分离得到的 ２８ 属土壤线虫中，食细菌类线虫丽突属（Ａｃｒｏｂｅｌｅｓ）、食真菌类线虫真滑刃属（Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓ）
和丝尾垫刃属（Ｆｉｌｅｎｃｈｕｓ）以及捕食杂食类线虫真矛线属（Ｅｕｄｏｒｙｌａｉｍｕｓ）和桑尼属（Ｔｈｏｒｎｉａ）５ 属线虫在灌丛内

外或灌木种间存在显著差异（表 １）。 其中，荒漠锦鸡儿丽突属多度最大，且显著大于狭叶锦鸡儿；垫状锦鸡儿

和荒漠锦鸡儿真滑刃属多度相差不大，但均显著大于狭叶锦鸡儿；狭叶锦鸡儿丝尾垫刃属多度显著大于垫状

锦鸡儿和荒漠锦鸡儿，灌丛外未分离出该属线虫；狭叶锦鸡儿真矛线属多度显著大于垫状锦鸡儿和荒漠锦鸡

儿；荒漠锦鸡儿桑尼属多度最大，且显著大于垫状锦鸡儿（表 １）。
非度量多维尺度（ＮＭＤＳ）分析排序了不同种锦鸡儿灌丛内和灌丛外土壤线虫群落组成。 土壤线虫食细

菌类、食真菌类、植物寄生类、ｃｐ２ 类群和总线虫群落的 Ｓｔｒｅｓｓ≤０．２，说明整体上 ＮＭＤＳ 分析 ３ 种锦鸡儿属灌丛

土壤线虫群落结构拟合度高（图 １）。 ＡＮＯＳＩＭ 检验结果显示，锦鸡儿属灌丛显著（或接近显著）影响了食细菌

类群（Ｐ＝ ０．０４８）、食真菌类群（Ｐ＝ ０．０５２）、ｃｐ２ 类群（Ｐ＝ ０．００７）和总线虫群落（Ｐ＝ ０．００７）的组成（图 １）。

图 １　 ３ 种锦鸡儿灌丛内外土壤线虫营养类群、ｃｐ 类群和总线虫群落的非度量多维尺度分析（ＮＭＤＳ）和 ＡＮＯＳＩＭ 检验结果

Ｆｉｇ．１　 Ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｅ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＮＭＤＳ） ａｎｄ ＡＮＯＳＩＭ ｔｅｓｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｔｒｏｐｈｉｃ ｇｒｏｕｐｓ， ｃｐ ｇｒｏｕｐｓ ａｎｄ ｎｅｍａｔｏｄｅ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｕｔｓｉｄｅ ａｎｄ ｉｎｓｉｄｅ ｔｈｒｅｅ Ｃａｒａｇａｎａ ｓｈｒｕｂ ｃａｎｏｐｉｅｓ

ＢＦ：食细菌类 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｅｅｄｅｒｓ； ＦＦ：食真菌类线虫 Ｆｕｎｇａｌ ｆｅｅｄｅｒｓ； ＰＰ：植物寄生类 Ｐｌａｎｔ⁃ｐａｒａｓｉｔｅｓ；ＯＰ：捕食杂食类 Ｏｍｎｉｖｏｒｅｓ⁃ｐｒｅｄａｔｏｒｓ；

Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ：总线虫群落；Ｔ：垫状锦鸡儿灌丛内 Ｉｎｓｉｄｅ Ｃ． ｔｉｂｅｔｉｃａ ｃａｎｏｐｉｅｓ；Ｒ：荒漠锦鸡儿灌丛内 Ｉｎｓｉｄｅ Ｃ． ｒｏｂｏｒｏｖｓｋｙｉ ｃａｎｏｐｉｅｓ；Ｓ：狭叶锦鸡儿灌

丛内 Ｉｎｓｉｄｅ Ｃ． ｓｔｅｎｏｐｈｙｌｌａ ｃａｎｏｐｉｅｓ；Ｎ：灌丛外 Ｏｕｔｓｉｄｅ ｓｈｒｕｂ ｃａｎｏｐｉｅｓ；Ｐ 值为 ＡＮＯＳＩＭ 检验结果，Ｐ ＜ ０．０５，表示差异显著

２．３　 土壤线虫生活史特征

３ 种锦鸡儿属灌丛土壤均未分离出 ｃｐ１ 类群线虫，且 ｃｐ２ 类群线虫多度大于 ｃｐ ３⁃ ５ 类群（图 ２）。 垫状锦

鸡儿灌丛内 ｃｐ２ 类群线虫多度显著大于灌丛外，其余种灌丛内外均无显著差异，也没有种间差异，ｃｐ３⁃ ５ 类群

线虫多度在灌丛内外和不同灌木种之间均无显著差异（图 ２）。
２．４　 土壤线虫生态指数

土壤线虫多样性指数（包括 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ、功能丰富度指数和系统发育多样性指数）和成熟度指数（ＭＩ
和 ＰＰＩ）在灌丛内外及灌木种间均没有显著差异（图 ３，图 ４）。

０３１４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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图 ２　 ３ 种锦鸡儿灌丛内外土壤线虫 ｃｐ２ 和 ｃｐ３⁃５类群多度

　 Ｆｉｇ．２　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｐ２ ａｎｄ ｃｐ３⁃５ ｇｒｏｕｐｓ ｏｕｔｓｉｄｅ ａｎｄ

ｉｎｓｉｄｅ ｔｈｒｅｅ Ｃａｒａｇａｎａ ｓｈｒｕｂ ｃａｎｏｐｉｅｓ

∗表示灌丛内和灌丛外差异显著（ ｔ⁃ｔｅｓｔ， Ｐ ＜ ０．０５）；不同小写字

母表示 ３ 种锦鸡儿灌丛之间差异显著（Ｄｕｎｃａｎ ｔｅｓｔｓ， Ｐ ＜ ０．０５）

２．５　 土壤线虫生态足迹和区系分析

各营养类群的代谢足迹在灌丛内外以及灌木种间

均无显著差异（图 ５），但 ｃｐ 类群的代谢足迹具有显著

差异（Ｆｅ： Ｆ３，８ ＝ ４．９５； Ｐ＜０．０５）（图 ６）。 基于代谢足迹

的区系分析显示：灌丛外土壤线虫分布在 ＣＤ 象限之

间；狭叶锦鸡儿灌丛土壤线虫分布灌丛外右侧，Ｃ 象限，
比灌丛外更靠近 Ｂ 象限；垫状锦鸡儿和荒漠锦鸡儿灌

丛土壤线虫分布在灌丛外左侧，Ｄ 象限，比灌丛外更靠

近 Ａ 象限（图 ６）。 线虫功能足迹（菱形总面积）表现为

荒漠锦鸡儿＞垫状锦鸡儿＞狭叶锦鸡儿和灌丛外。 ３ 种

锦鸡儿属灌丛的富集指数（菱形中心位置）均高于灌丛

外（图 ６）。
２．６　 灌木对线虫群落物种的选择性

锦鸡儿属灌丛对线虫营养类群和 ｃｐ 类群具有选择

性。 ３ 种锦鸡儿属灌丛食真菌类和 ｃｐ２ 类线虫的正选

择性物种比例均大于负选择性物种比例；但植物寄生类线虫和 ｃｐ３⁃ ５ 恰好相反，表现为正选择性物种比例小

于负选择性物种比例（表 ２）。

图 ３　 ３ 种锦鸡儿灌丛内外土壤线虫群落多样性指数

Ｆｉｇ．３　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｏｕｔｓｉｄｅ ａｎｄ ｉｎｓｉｄｅ ｔｈｒｅｅ Ｃａｒａｇａｎａ ｓｈｒｕｂ ｃａｎｏｐｉｅｓ

图 ４　 ３ 种锦鸡儿属灌丛内外土壤线虫群落 ＭＩ和 ＰＰＩ指数

　 Ｆｉｇ．４ 　 ＭＩ ａｎｄ ＰＰＩ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｏｕｔｓｉｄｅ ａｎｄ ｉｎｓｉｄｅ

ｔｈｒｅｅ Ｃａｒａｇａｎａ ｓｈｒｕｂ ｃａｎｏｐｉｅｓ

ＭＩ：自由生活线虫成熟度指数 Ｍａｔｕｒｉｔｙ ｉｎｄｅｘ；ＰＰＩ：植物寄生线虫

成熟度指数 Ｐｌａｎｔ ｐａｒａｓｉｔｉｃ ｉｎｄｅｘ

各营养类群线虫选择性物种在灌木种间存在明显

差异。 食细菌类，荒漠锦鸡儿正选择性物种比例最大，
无负选择性物种；食真菌类，３ 种锦鸡儿均只有正选择

性物种，其中狭叶锦鸡儿正选择性物种比例最大；植物

寄生类，３ 种锦鸡儿均只有负选择性物种，其中垫状锦

鸡儿和狭叶锦鸡儿负选择性物种比例相差不大，荒漠锦

鸡儿比例最小；捕食杂食类，荒漠锦鸡儿正选择性物种

比例 最 大 （ 表 ２ ）。 丽 突 属 （ Ａｃｒｏｂｅｌｅｓ ） 和 头 叶 属

（Ｃｅｐｈａｌｏｂｕｓ ） 是 荒 漠 锦 鸡 儿 的 指 示 物 种； 滑 刃 属

（Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｏｉｄｅｓ）和丝尾垫刃属（Ｆｉｌｅｎｃｈｕｓ）是狭叶锦鸡

儿的 指 示 物 种； 盘 咽 属 （ Ｄｉｓｃｏｌａｉｍｕｓ ） 和 桑 尼 属

（Ｔｈｏｒｎｉａ）是荒漠锦鸡儿的指示物种。
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图 ５　 ３ 种锦鸡儿属灌丛内外土壤线虫代谢足迹

　 Ｆｉｇ． ５ 　 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｏｕｔｓｉｄｅ ａｎｄ ｉｎｓｉｄｅ

ｔｈｒｅｅ Ｃａｒａｇａｎａ ｓｈｒｕｂ ｃａｎｏｐｉｅｓ

ＢＦＭＦ：食细菌类线虫代谢足迹 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｆｅｅｄｅｒｓ； ＦＦＭＦ：食真菌类线虫代谢足迹 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ

ｆｅｅｄｅｒｓ；ＰＰＭＦ：植物寄生类线虫代谢足迹 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ ｏｆ

ｐｌａｎｔ ｐａｒａｓｉｔｉｃ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ； ＯＰＭＦ： 捕 食 杂 食 类 线 虫 代 谢 足 迹

Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ ｏｆ ｏｍｎｉｖｏｒｅｓ⁃ｐｒｅｄａｔｏｒｓ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ

　 图 ６　 ３ 种锦鸡儿属灌丛内外土壤线虫区系分析（基于线虫代谢

足迹）

Ｆｉｇ．６　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｆａｕｎａ ｏｕｔｓｉｄｅ ａｎｄ ｉｎｓｉｄｅ ｔｈｒｅｅ

Ｃａｒａｇａｎａ ｓｈｒｕｂ ｃａｎｏｐｉｅｓ （ｂａｓｅｄ ｏｎ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔｓ）

各 ｃｐ 类群线虫选择性物种在灌木种间也存在明显差异。 ｃｐ２ 类群，荒漠锦鸡儿和狭叶锦鸡儿正选择性

物种比例相差不大，但均大于垫状锦鸡儿正选择性物种比例（表 ２）。 ｃｐ３⁃５ 类群，垫状锦鸡儿负选择性物种比

例最大（表 ２）。

表 ２　 ３ 种锦鸡儿属灌丛土壤线虫选择性物种比例 ／ ％

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔ ｏｆ ｓｅｌｅｃｔｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｒｅｅ Ｃａｒａｇａｎａ ｓｈｒｕｂ ｃａｎｏｐｉｅｓ

线虫类群
Ｎｅｍａｔｏｄｅ
ｇｒｏｕｐｓ

垫状锦鸡儿
Ｃ． ｔｉｂｅｔｉｃａ

荒漠锦鸡儿
Ｃ． ｒｏｂｏｒｏｖｓｋｙｉ

狭叶锦鸡儿
Ｃ． ｓｔｅｎｏｐｈｙｌｌａ

正选择性物种
Ｐｏｓｉｔｉｖｅ⁃
ｓｅｌｅｃｔｉｖｅ

负选择性物种
Ｎｅｇａｔｉｖｅ⁃
ｓｅｌｅｃｔｉｖｅ

正选择性物种
Ｐｏｓｉｔｉｖｅ⁃
ｓｅｌｅｃｔｉｖｅ

负选择性物种
Ｎｅｇａｔｉｖｅ⁃
ｓｅｌｅｃｔｉｖｅ

正选择性物种
Ｐｏｓｉｔｉｖｅ⁃
ｓｅｌｅｃｔｉｖｅ

负选择性物种
Ｎｅｇａｔｉｖｅ⁃
ｓｅｌｅｃｔｉｖｅ

ＢＦ ０．００ ０．００ ２８．５７ ０．００ ０．００ ２０．００

ＦＦ ２５．００ ０．００ ２５．００ ０．００ ５０．００ ０．００

ＰＰ ０．００ ３３．３３ ０．００ ２２．２２ ０．００ ３７．５０

ＯＰ ３３．３３ ３３．３３ ４０．００ ２０．００ １６．６７ １６．６７

ｃｐ２ ９．０９ ０．００ ２１．４３ ０．００ ２０．００ １０．００

ｃｐ３⁃５ １８．１８ ３６．３６ １８．１８ ２７．２７ ７．６９ ３０．７７

　 　 ｃｐ：殖民者⁃居住者 Ｃｏｌｏｎｉｚｅｒ⁃ｐｅｒｓｉｓｔｅｒ；ｃｐ１—ｃｐ５：表示土壤线虫从殖民者到居住者类型过渡

２．７　 生物、非生物因素与线虫群落组成的相关性分析

Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔｓ 是评估群落物种组成和环境之间相关性的一种检验方法。 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔｓ 结果显示：土壤速效钾

（Ｐ＜０．０５）和土壤含水量（Ｐ＜０．０１）与 ｃｐ 值为 ２ 的食真菌类线虫功能团组成呈显著正相关；铵态氮与 ｃｐ 值为 ２
的植食线虫功能团组成呈显著正相关（Ｐ＜０．０５）；土壤速效磷与 ｃｐ 值为 ４ 的捕食杂食类线虫功能团组成呈显

著正相关（Ｐ＜０．０５）；其它生物因素（灌丛生物量、林下植物生物量和丰富度）和非生物因素（土壤理化性质）
与线虫各功能团组成无显著相关性（表 ３，表 ４）。
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表 ３　 生物和非生物因素与土壤线虫群落功能团组成的 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔｓ结果（Ｒ）

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｓｕｌｔｓ （Ｒ） ｏｆ Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｂｉｏｔｉｃ ａｎｄ ａｂｉｏｔｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

因素 Ｆａｃｔｏｒｓ ＢＦ２ ＦＦ２ ＰＰ２ ＰＰ３ ＯＰ４ ＯＰ５

ＡＰ －０．０１８９ －０．１１８６ ０．２４７７ －０．１２８１ ０．２６８３∗ －０．２１９８

ＡＫ ０．０３６７ ０．２５３１∗ －０．１４６９ －０．１２０８ ０．０４６７ ０．０８５５

ｐＨ －０．０５３４ －０．０４４３ －０．０８７２ ０．０２６０ ０．１７３６ ０．１６９１

ＥＣ －０．２９１６ －０．０２６０ ０．０２６７ －０．１１８９ ０．１９４８ －０．１７８５

ＳＯＣ －０．００１８ －０．０７８３ ０．０４８６ －０．０９３１ －０．０２１９ －０．１１９４

ＳＷＣ －０．０９４５ ０．４４１０∗∗ －０．３０３９ ０．０１７８ －０．０１８４ －０．０１３２

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ －０．２２０６ ０．０９９３ －０．１６４６ －０．０３５２ －０．０１８７ －０．０７０８

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ ０．０２８０ －０．１３３１ ０．３７７２∗ ０．００７０ ０．１９５７ －０．０４０９

Ｓｂｉｏ －０．１０２６ ０．１４７５ －０．１１１２ ０．０８７２ ０．０２８８ －０．０３６６

Ｈｅｒｂｉｏ －０．１０７９ ０．１４７８ －０．０８４５ －０．１７５９ ０．０１１３ ０．０１６６

Ｒｉｃｈｎｅｓｓ －０．２１３０ ０．１９０３ ０．１５７０ －０．１１３５ ０．１０３８ －０．１７９１

　 　 ＡＰ：速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ；ＡＫ：速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｋ；ＥＣ：电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ；ＳＯＣ：土壤有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｅｒｉａｌ；ＳＷＣ：土壤含水量

Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ；ＮＯ－
３ ⁃Ｎ：硝态氮；ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ：铵态氮；Ｓｂｉｏ：锦鸡儿生物量；Ｈｅｒｂｉｏ：林下草本植物生物量；Ｒｉｃｈｎｅｓｓ：林下草本植物丰富度；ＢＦ、ＦＦ、ＰＰ、

ＯＰ 下标代表 ｃｐ 值；∗ 表示显著相关，Ｐ＜０．０５； ∗∗ 表示极显著相关，Ｐ＜０．０１

表 ４　 ３ 种锦鸡儿属灌丛内外土壤理化性质和植物群落特征

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｐｌａｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｏｕｔｓｉｄｅ ａｎｄ ｉｎｓｉｄｅ ｔｈｒｅｅ Ｃａｒａｇａｎａ ｓｈｒｕｂ ｃａｎｏｐｉｅｓ

垫状锦鸡儿
Ｃ． ｔｉｂｅｔｉｃａ

荒漠锦鸡儿
Ｃ． ｒｏｂｏｒｏｖｓｋｙｉ

狭叶锦鸡儿
Ｃ． ｓｔｅｎｏｐｈｙｌｌａ

灌丛外
Ｏｕｔｓｉｄｅ ｓｈｒｕｂ

ＡＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ７．５７±１．８２ ４．９５±０．６３ ６．５３±０．２２ ５．７３±０．５７

ＡＫ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ７６．００±１２．５８ ８０．３３±６．２３ １０９．３３±１１．４６ ８４．８３±１１．８３

ｐＨ ８．２１±０．１２ ８．５２±０．０６ ８．３１±０．０６ ８．７２±０．２３

ＥＣ ／ （μｓ ／ ｃｍ） ２６０．６７±２７．１８ １７０．００±５７．０４ １３４．６７±３．１８ ９６．００±２１．７０

ＳＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １０．５７±４．６０ １０．２７±１．６４ １２．６６±１．８６ ３．８５±１．２９

ＳＷＣ ／ ％ ３．８４±０．４３ ３．７０±０．１０ ５．１８±０．６３ ２．４０±０．１２

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ８．６４±５．０１ ５．７７±２．２４ １０．４６±２．３４ １．５０±０．２２

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ０．０９±０．０２ ０．２６±０．０８ ０．０７±０．０１ ０．２０±０．０８

Ｓｂｉｏ ／ ｇ １４２．９９±１０．５２ １３８．１４±１３．７６ ９０．１４±５．５３ ０．００

Ｈｅｒｂｉｏ ／ ｇ １０．４６±０．７０ １１．２７±２．１１ １２．９０±１．７４ ９．９８±３．２０

Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ３．６７±０．１７ ３．１７±０．３３ ３．１７±０．１７ ３．６７±０．４４

３　 讨论

本文研究结果表明锦鸡儿属灌丛对土壤线虫多度、丰富度和多样性无显著影响，但却显著影响土壤线虫

群落组成。 ５ 个属（占总属的 １７．８６％）线虫多度在灌丛内外或灌木种间出现显著差异（表 １），绝大多数线虫

营养类群和 ｃｐ 类群组成也表现出灌丛内外或灌木种间的显著差异（图 １）。 非度量多维度尺度（ＮＭＤＳ）分析

也显示线虫群落组成在灌丛内外或灌木种间差异很大，进一步的 ＡＮＯＳＩＭ 检验证实锦鸡儿属灌丛对土壤线虫

群落组成，以及一些营养类群和 ｃｐ 类群的组成具有显著或接近显著的影响（图 １）。 以往的研究已经发现不

同的灌木对土壤线虫的组成产生不同的影响，如，Ｄａｓｉｐｈｏｒａ ｆｒｕｔｉｃｏ 的存在不影响土壤线虫群落多度和组

成［３４］，但是 Ｐｉｌｉｏｓｔｉｇｍａ ｒｅｔｉｃｕｌａｔｕｍ 显著影响植物寄生类线虫丰度［３５］。
认为灌丛通过两种机制影响土壤线虫群落、营养类群和 ｃｐ 类群的组成。 第一，灌丛对土壤线虫群落具有

物种选择性。 （１）从群落水平上，３ 种锦鸡儿灌木对不同线虫属具有偏好或排斥性（表 ２），从而导致土壤线虫

群落组成的差异。 （２）从营养类群水平上，３ 种锦鸡儿属灌丛食真菌类线虫正选择性物种比例大于负选择性

物种比例，而植物寄生类则相反，负选择性物种比例更大（表 ２）。 这说明锦鸡儿属灌丛可能更有利于食真菌
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类线虫定居，尤其是滑刃属（Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｏｉｄｅｓ），这可能是因为灌丛的遮阴和土壤的改善效应提高了灌丛土壤的

保湿能力［３６］，而滑刃属中的某些种更适合在相对湿度较高的环境中生存［３７—３８］。 与其它营养类群线虫相比，
植物寄生类线虫可能更适合在无灌丛区域定居（表 ２）。 其原因是，与灌木相比，灌丛外的禾草类能提供质量

更高的根系资源［３９］，从而对一些以植物为食的线虫有更大的吸引力［４０］。 另外，对于食细菌类线虫，荒漠锦鸡

儿正选择性物种比例最大，而狭叶锦鸡儿仅有负选择性物种（表 ２）。 这说明荒漠锦鸡儿可能更有利于食细菌

类线虫生长，而狭叶锦鸡儿对其具有负效应，表明线虫营养类群对灌丛的响应依赖于所关注的灌木物种，即不

同植物种对线虫的影响不同［４１］。 （３）从 ｃｐ 类群水平上，３ 种锦鸡儿属灌丛 ｃｐ２ 类群正选择性物种比例大于

负选择性物种比例，ｃｐ３⁃５ 类群的负选择性物种比例更大。 这说明土壤线虫机会主义者（ｃｐ２）对土壤食物资

源增加的响应程度强于定居者（ ｃｐ３⁃ ５）。 由此我们推测灌丛内土壤线虫的生活史策略可能以偏 ｒ⁃对策为

主［４２］。 这种演变的原因是较低 ｃｐ 值的线虫（比如：ｃｐ２ 类群）有较强的适应环境变化的能力，而较高 ｃｐ 值的

线虫（如：ｃｐ３）可能更适合比较干旱的环境［４３］；在锦鸡儿灌丛生长发育过程中，外源营养不断向灌丛下聚集，
形成一个变化的营养环境，从而可能有利于一些 ｃｐ２ 类线虫种定居；而灌丛外的干旱环境更适宜 ｃｐ３⁃ ５ 类线

虫种定居。 另外，灌丛内 ｃｐ２ 类群指示物种主要是丽突属、真滑刃属、丝尾垫刃属，灌丛外 ｃｐ３⁃ ５ 类群指示物

种主要是矛线目（如矮化属、短体属、真矛线属、桑尼属）。 这与 Ｇｕａｎ 等［４４］研究结果一致，即丽突属和矛线属

可作为灌木的指示物种。 由于不同的锦鸡儿属灌木会形成特异的土壤环境，因此线虫会迁移到适合自己生长

的栖息地。 这也是导致这些指示物种多度具有明显的灌木种间差异的原因（表 ２）。
第二，在草原化荒漠区，锦鸡儿属灌丛可能主要是通过根系分泌物、凋落物质量等因素，而非土壤理化性

质和林下植物群落影响土壤线虫群落组成。 以往的研究主要通过结构方程模型（ＳＥＭ）表明灌丛通过影响土

壤理化性质（如：ｐＨ、土壤有机质、土壤含水量等）和林下植物群落影响土壤线虫群落组成［３４］。 我们通过

Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔｓ 发现，绝大多数土壤理化性质和所有植物群落特性对线虫功能团组成影响不显著，而土壤速效钾、
铵态氮和土壤含水量与 ｃｐ 值为 ２ 的线虫功能团组成呈显著正相关（表 ３），这是因为低营养级线虫直接依赖

土壤营养。
土壤线虫组成的变化引起线虫代谢足迹发生明显变化。 灌丛内土壤线虫功能代谢足迹（菱形总面积）大

于灌丛外（除狭叶锦鸡儿外），说明灌丛内土壤线虫群落对碳的利用率更高。 这可能是因为灌丛内食真菌类

线虫比例较大，且全是 ｃｐ２ 类群线虫（表 １）。 ｃｐ 值较小的线虫通常为 ｒ－对策者，个体较小，生命周期相对短，
代谢快，对外源养分的输入反应非常迅速，从而导致其较高的资源利用率。 不同灌木线虫代谢足迹不同。 ３
种锦鸡儿属灌木中，狭叶锦鸡儿的结构代谢足迹最大，表明相比于其它类群线虫，狭叶锦鸡儿对捕食杂食类线

虫代谢活性的促进作用可能更强。 这是因为狭叶锦鸡儿灌丛生物量大，灌丛对土壤营养富集状况好，土壤食

物网结构成熟稳定，捕食杂食类线虫比例最大（表 １），所以更多的物质和能量从被捕食者（较低营养级）向捕

食者（较高营养级）流动。 富集指数可用于评价土壤养分富集状况，值越大，表明外界投入的养分越多，土壤

线虫食物资源越丰富［２０］。 我们研究发现 ３ 种锦鸡儿属灌丛的富集指数（菱形中心位置）均高于灌丛外，说明

灌丛内土壤养分富集状况好于灌丛外，这是灌丛的资源岛效应。
土壤线虫组成的变化通过线虫代谢足迹导致土壤食物网结构显著变化。 基于线虫代谢足迹的土壤线虫

区系分析结果表明，狭叶锦鸡儿灌丛在 Ｃ 象限，比灌丛外更靠近 Ｂ 象限，说明灌丛内土壤干扰程度低，营养富

集状况好，食物网结构更成熟稳定；垫状锦鸡儿和荒漠锦鸡儿灌丛在 Ｄ 象限，比灌丛外更靠近 Ａ 象限，说明土

壤环境干扰程度高，营养富集较好，食物网有退化倾向。 形成这些结果的原因是：（１）锦鸡儿属灌丛具有富集

土壤营养和改善土壤环境效应；（２）狭叶锦鸡儿灌丛生物量大、灌丛结构致密，资源岛效应和环境改善效应更

明显，而垫状锦鸡儿矮小、荒漠锦鸡儿稀疏，二者资源岛效应较弱，土壤环境更容易受外界干扰；（３）虽然灌丛

具有资源岛效应和环境改善效应，但草原化荒漠区土壤的营养仍然处于较贫瘠状态，环境干扰和低营养依然

是调控线虫群落组成的主要因素。
总之，虽然锦鸡儿属灌丛没有增加土壤线虫多度、丰富度和多样性，但却引起土壤线虫群落组成和结构发
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生显著变化，且这种变化具有明显种间差异。 土壤线虫组成的变化引起线虫代谢足迹发生明显变化，进一步

导致土壤食物网结构的显著变化。
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