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纤毛虫原生动物对戈壁土壤团聚体变化的生态响应
———以河西走廊中部为例

陈凌云１，∗，孙　 雪１，申啸天１，刘继亮２，金丽琼３，杜海峰４

１ 西北师范大学生命科学学院 微型生物学研究室，兰州　 ７３００７０

２ 中国科学院西北生态环境资源研究所 临泽内陆河流域研究站，兰州　 ７３００００

３ 甘肃省分析测试中心，兰州　 ７３００００

４ 甘肃省陇南生态环境监测中心，陇南　 ７４６０００

摘要：选择河西走廊中部戈壁土壤样品并进行过筛处理，旨在探究荒漠生态系统中土壤纤毛虫原生动物蕴藏量以及不同粒级土

壤团聚体和纤毛虫种类 ／类群与丰度间的相关关系，同时分析比较完全培养计数法与 Ｆｏｉｓｓｎｅｒ 计数法统计原生动物的效率，探

讨纤毛虫原生动物在不同土壤粒径中的分布和演替规律。 结果表明：①完全培养计数法获取的纤毛虫总丰度为 Ｆｏｉｓｓｎｅｒ 计数

法的 １６．５ 倍，培养第 １０ 天纤毛虫总类群数为 Ｆｏｉｓｓｎｅｒ 计数法的 ２ 倍；②不同粒级土壤团聚体中纤毛虫总丰度随着土壤粒径的

减小而增大，１００ 目土样纤毛虫丰度是原位土样的 ３．４ 倍，原位和 １０ 目土样获得的纤毛虫总种类 ／类群数均高于颗粒和 １００ 目

土样；③土壤 ｐＨ 和水分扰动是导致纤毛虫丰度变化的主导因素；④在“非淹没培养皿法”过程中，土壤纤毛虫群落呈现“低等⁃

高等⁃低等”的演替规律。 土壤团聚体作为土壤最重要的结构体，对维持土壤中的微生物群落结构和酶活性有着重要的作用，建
议今后对荒漠生境土壤进行纤毛虫分类学研究时，针对不同类群或目标种尝试进行土壤样品的过筛处理或复检日期的匹配化

选择。 完全培养计数法不仅能够记录“非淹没培养皿法”实验过程中各种类 ／类群的数量和丰度，还可追踪土壤纤毛虫群落演

替，得出物种蕴藏量的“理论丰度峰值”，同时分析各种类 ／类群与理化因子间的相关关系，为抑纤毛虫作用“Ｃｉｌｉａｔｏｓｔａｓｉｓ”的研究

提供理论依据。
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ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ， ｗｈｉｃｈ ｃａｎ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｏｆ “Ｃｉｌｉａｔｏｓｔａｓｉｓ”， ａ ｃｉｌｉａｔｏｓｔａｔｉｃ ｅｆｆｅｃｔ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｓｏｉｌ ｃｉｌｉａｔｅｓ； ｓｏｉｌ ａｇｇｌｏｍｅｒａｔｅｓ； ｒｅｓｅｒｖｅｓ； ｄｅｓｅｒｔ

纤毛虫原生动物是最复杂、最高等的单细胞真核生物，具有丰富的物种多样性及巨大的生物量，是土壤生

态系统最重要的类群之一，纤毛虫在土壤微食物网的能量通道中起着承上启下的作用［１—４］。 土壤纤毛虫是团

聚体中最活跃的生物因素，土壤团聚体作为土壤最重要的结构体，对维持土壤酶活性和生物群落结构有着重

要的作用［５］。 土地利用方式改变后，生物的群落结构和活性与土壤团聚体的形成过程以及形成后的稳定性

密切相关［６］。 同时，土壤团聚体反过来为微型生物提供不同生境以支撑更多土壤生物群落［７］。 目前，对土壤

团聚体研究主要集中在土地利用方式变化、长期施肥、生物炭和秸秆还田等对土壤团聚体稳定性及有机碳分

布的影响等方面［８—１０］，对土壤团聚体与纤毛虫原生动物种类 ／类群和丰度间的相关关系研究鲜有报道。
现阶段，针对纤毛虫生态学的研究还处于初步探索阶段，依靠传统形态学的鉴定大大低估了土壤原生动

物的多样性。 近年来随着生物技术的发展，极大地促进了对原生动物的分类、多样性、分布特征及其生态功能

等的认识［１１］。 目前，有关土壤原生动物的定量研究方法主要有：直接计数法、培养计数法（Ｍｏｓｔ ｐｒｏｂａｂｌｅ
ｎｕｍｂｅｒ， ＭＰＮ，又称最大或然数法）和密度梯度离心—定量蛋白银法（Ｌｕｄｏｘ Ｄｅｎｓｉｔｙ Ｇｒａｄｉｅｎｔ Ｃｅｎｔｒｉｆｕｇａｔｉｏｎ
Ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｗｉｔｈ Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ Ｐｒｏｔａｒｇｏｌ Ｓｔａｉｎｉｎｇ， Ｌｕｄｏｘ⁃ＱＰＳ） ［１２—１４］。 直接计数法结果可信度较高，但需在较短时

间内完成计数过程，否则会导致包囊萌发，活体死亡或胞体分裂［１５］。 同时，对于以包囊形式存在的土壤原生

动物缺乏可信性，无法获知其潜在的生产力［１２］。 培养计数法则不受时间和空间限制，但要求原生动物随机均

匀的分布于土壤之中，且生长不受外界条件的阻碍，在实践过程中很难完全满足，生物量估算存在较大的系统

误差［１２］。 密度梯度离心—定量蛋白银法打破了时间限制且计数过程相对稳定，目前存在的主要问题为过膜

过程中可能会导致部分虫体破裂丢失［１２］。 上述研究方法均存在着无法突破的瓶颈，也是近年来原生动物学

领域研究的热点之一［１２—１３，１６］。
本文以河西走廊中部张掖绿洲边缘戈壁荒漠为研究区，整合优化前人的实验方法，借鉴“０．１ ｍＬ 计数框⁃

显微镜计数法”并提出了完全培养计数法的研究方案，分析和比较完全培养计数法与 Ｆｏｉｓｓｎｅｒ 计数法统计原

生动物的效率。 同时，对不同粒级土壤团聚体的纤毛虫原生动物蕴藏量进行对比分析，旨在探讨：（１）不同计
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数方法土壤纤毛虫种类 ／类群和丰度对比；（２）不同粒级土壤团聚体中土壤理化特征变化趋势；（３）不同粒级

土壤团聚体纤毛虫蕴藏量与土壤理化特征相关关系；（４）不同粒级土壤团聚体中纤毛虫群落演替规律。 本文

所提出的完全培养计数法不仅能够记录“非淹没培养皿法”实验过程中各种类 ／类群的数量和丰度，而且在追

踪土壤纤毛虫群落演替的同时，还可得出物种蕴藏量的“理论丰度峰值”，同时分析各种类 ／类群与理化因子

间的相关关系，为抑纤毛虫作用“Ｃｉｌｉａｔｏｓｔａｓｉｓ”的研究提供理论依据。 该研究为土壤纤毛虫蕴藏量的计算、改
进和优化拓展研究思路，也为今后开展纤毛虫原生动物 α 分类学、生物多样性以及群落生态学提供参考依

据，并初步揭示不同粒级土壤团聚体与纤毛虫蕴藏量间的相关关系。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

甘肃省张掖市红柳园位于河西走廊中部北山山前戈壁荒漠与巴丹吉林沙漠穿过龙首山和合藜山进入到

河西走廊的延伸带相邻的区域（地理坐标：３９°１８′２０″Ｎ—３９°４０′４０″Ｎ、１００°８′３２″Ｅ—１００°１１′３５″Ｅ；平均海拔

１３８４ ｍ）。 气候属于典型的温带大陆性干旱气候，冬季降雪和春季降雨稀少并存在明显年季变化，夏秋季降

雨增多，多年平均降雨量为 １１７．０ ｍｍ， 主要集中在 ７—９ 月。 年平均温度为 ７．６ ℃，年平均蒸发量高达 ２３９０
ｍｍ，干燥度为 ２０．４［１７］。 植被稀疏，以旱生和超旱生灌木、半灌木为主并呈明显的斑块或条带状分布。 木本植

物以红砂（Ｒｅａｕｍｕｒｉａ ｓｏｎｇａｒｉｃａ）和泡泡刺（Ｎｉｔｒａｒｉａ ｓｐｈａｅｒｏｃａｒｐａ）为主，伴生少量黄毛头（Ｋａｌｉｄｉｕｍ ｃｕｓｐｉｄａｔｕｍ）、
小果白刺（Ｎｉｔｒａｒｉａ ｓｉｂｉｒｉｃａ）、中麻黄（Ｅｐｈｅｄｒａ ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａ）、沙拐枣（Ｃａｌｌｉｇｏｎｕｍ ｓｐ．）和细枝岩黄耆（Ｈｅｄｙｓａｒｕｍ
ｓｃｏｐａｒｉｕｍ）等。 土壤为灰棕漠土和风沙土，土壤异质性较高，地下水位埋深为 １０—１２ ｍ。
１．２　 样品采集和试验设计

土壤样品采集于 ２０２１ 年 ０７ 月 １２ 日。 在河西走廊中部红柳园戈壁荒漠区采用随机取样法选择 ３ 个 １ ｍ×
１ ｍ 的样方，每个样方间距不小于 ５ ｍ。 同时，在每个样方随机设置 ３ 个重复采样点，将重复土壤样品充分混

匀。 每个采样点利用直径为 ５ ｃｍ 的钢质环刀采集原位土样，采用环刀法和烘干法［１８］对土壤含水率和容重进

行的测定。 利用自制直径为 ２０ ｃｍ 的钢质环刀采集表层 ０—５ ｃｍ 土壤样品，带回实验室平铺于白瓷盘中，室
温风干处理后过筛分选成四份土壤：①原位土样；②直径＞０．２５ ｍｍ 的颗粒土样（１０ 目筛网截留土样）；③直径

＞０．１５ ｍｍ 的 １０ 目土样（１０ 目筛网过筛土样）；④直径＜０．１５ ｍｍ 的 １００ 目土样（１００ 目筛网过筛土样）。 在样

品处理过程中避免土样交叉污染，将处理后土样分装至牛皮纸袋保存用于后续实验。
１．３　 计数方法选择

１．３．１　 改进的原生动物计数方法—“完全培养计数法”
分别准备称取原位土样、颗粒土样、１０ 目土样和 １００ 目土样 ６０ ｇ，置于等直径（９ ｃｍ）的培养皿中，采用

“非淹没培养皿法”（ｔｈｅ ｎｏｎ⁃ｆｌｏｏｄｅｄ Ｐｅｔｒｉ ｄｉｓｈ ｍｅｔｈｏｄ） ［１９—２１］将其置于恒温培养箱中在（２５±１） ℃下进行培养。
根据 Ｆｏｉｓｓｎｅｒ 的提出培养复检时间［２１］，分别在第 ２、７、１４、２１、３０ 天时进行镜检至没有新物种出现。 量取土壤

悬浮液［２２］总毫升数，用于换算每 ｇ 土壤中纤毛虫个体数。 同时，在对应的培养天数，将培养出的物种进行计

数，计数方法参照国标《水质 浮游植物的测定 ０．１ ｍＬ 计数框—显微镜计数法》（ＨＪ １２１６—２０２１）。 为达到精

确计数目的，选择全片计数法，即：在 ４０×镜下，逐一观察浮游生物计数框中全部 １００ 个小方格，分类计数每个

小方格内所有纤毛虫数量，并记录分类计数结果。 具体操作如下：将土壤悬浮液［２２］充分摇晃均匀，取 ５ ｍＬ 土

壤悬浮液后迅速加入 ０．５ ｍＬ 升汞中固定（重复 ３ 次），将固定好的土壤悬浮液吹打混匀后取 ０．１ ｍＬ 于浮游生

物计数框内进行全片计数，重复 ３ 次，共计 ９ 个重复。 转换算出 １ ｍＬ 土壤悬浮液中纤毛虫数量，从而得到

６０ ｇ风干土样中的纤毛虫总量。 同时，取部分土壤悬浮液进行 ｐＨ、电导率（ＥＣ）、含盐量（ＡＭ）的测定，土壤悬

浮液理化测定使用德国 ＳＴＥＰ 土壤多参数测定仪（型号：ＣＯＭＢＩ ５０００）。
１．３．２　 Ｆｏｉｓｓｎｅｒ 计数法［２３］

取原位土样 ６０ ｇ 置于培养皿中，采用“非淹没培养皿法” ［１９—２１］，置于恒温培养箱中在（２５±１） ℃下９ ｄ，在
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最大计数日（通常纤毛虫多样性和丰度达到最大）第 １０ 天时［２３］，对培养的样品进行定量统计。 ４５°倾斜静置

培养皿约 ５ ｍｉｎ，取土壤悬浮液 １ ｍＬ 用 ０．１ ｍＬ 升汞固定，将固定好的土壤悬浮液吹打混匀后取 ０．１ ｍＬ 于浮游

生物计数框内进行全片计数，重复 ５ 次。 计数完成后对土壤悬浮液进行 ｐＨ、ＥＣ、ＡＭ 的测定，测定方法同上。
１．３．３　 数据处理及分析方法

原始数据录入采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０２０，相关性分析使用 ＰＲＩＭＥＲ ７（Ｐｌｙｍｏｕｔｈ Ｒｏｕｔｉｎｅｓ Ｉｎ Ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ
Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ）软件，单因素方差分析使用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２１。 纤毛虫分类系统参考 Ｌｙｎｎ ２００８［２４］，定义数量最

多的类群为优势类群。

２　 结果

２．１　 不同计数方法土壤纤毛虫丰度和类群数比较

完全培养计数法在第 ２、７、１４、２１、３０ 天时分别计数，计算丰度分别为：（７６７±１６）个 ／ ｍＬ、（４４０±８）个 ／ ｍＬ、
（２５１±６）个 ／ ｍＬ、（８８±２）个 ／ ｍＬ、（７３±３）个 ／ ｍＬ；单位换算后为：（６６４±１４）个 ／ ｇ、（４１８±７）个 ／ ｇ、（１７６±４）个 ／ ｇ、
（８２±２）个 ／ ｇ、（７１±３）个 ／ ｇ，总丰度计数结果为（１６１９±２２）个 ／ ｍＬ，单位换算后为：（１４１１±１８）个 ／ ｇ。 鉴定到纤

毛虫 ８ 目，分别为腹毛目（Ｈｙｐｏｔｒｉｃｈｉｄａ）１０ 种，肾形目（Ｃｏｌｐｏｄｉｄａ）４ 种，盾纤目（Ｓｃｕｔｉｃｏｃｉｌｉａｔｉｄａ）３ 种，散毛目

（Ｓｐｏｒａｄｏｔｒｉｃｈｉｄａ）３ 种，钩刺目（Ｈａｐｔｏｒｉｄａ）、弹跳目（Ｈａｌｔｅｒｉａ）、异毛目（Ｈｅｔｅｒｏｔｒｉｃｈｉｄａ）各 ２ 种；Ｆｏｉｓｓｎｅｒ 计数法

纤毛虫丰度为（９８±４７）个 ／ ｍＬ，鉴定到纤毛虫 ４ 目，分别为腹毛目 ３ 种，盾纤目、肾形目、弹跳目各 １ 种。 使用

不同方法对土样进行培养发现 Ｆｏｉｓｓｎｅｒ 计数法在第 １０ 天时纤毛虫丰度低于完全培养计数法 ２、７、１４ ｄ，仅高

于 ２１ 和 ３０ ｄ 丰度（图 １）；完全培养计数法纤毛虫总丰度为 Ｆｏｉｓｓｎｅｒ 计数法的 １６．５ 倍，纤毛虫总类群数为第

１０ 天 Ｆｏｉｓｓｎｅｒ 计数法的 ２ 倍（表 １，图 １）。

表 １　 不同培养方式纤毛虫丰度与种类数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｉｌｉａｔｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｕｌｔｕｒｅｓ

方法 Ｍｅｔｈｏｄｏｌｏｇｉｅｓ 丰度 Ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ 种类数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ

完全培养计数法 Ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｕｌｔｕｒｅ ｃｏｕｎｔｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ １６１９±２２ ８

Ｆｏｉｓｓｎｅｒ 计数法 Ｆｏｉｓｓｎｅｒ′ｓ ｍｅｔｈｏｄ ｏｆ ｃｏｕｎｔｉｎｇ ９８±４７ ４

图 １　 土壤纤毛虫丰度对比（均为 １ ｍＬ 纤毛虫丰度）

Ｆｉｇ．１　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｃｉｌｉａｔｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ（Ａｌｌ ａｒｅ １ ｍＬ ｃｉｌｉａｔｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ）

２．２　 不同粒级团聚体中土壤理化特征变化趋势

原位土样 ｐＨ 在第 ２ 天和第 ３０ 天时最低，第 １４ 天时最高，第 １０ 天时次之，ＥＣ 和 ＡＭ 在 ３０ ｄ 内变化趋势

一致，第 ２ 天和第 １０ 天时最高，第 ３０ 天时最低；颗粒土样 ｐＨ 在第 ７ 天时最低，第 ３０ 天时最高，ＥＣ 和 ＡＭ 在
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３０ ｄ 内变化趋势一致，第 ２ 天时最高，第 ３０ 天时最低；１０ 目土样 ｐＨ 在第 ２２ 天时最低，第 １４ 天时最高，ＥＣ 和

ＡＭ 在 ３０ ｄ 内变化趋势一致，第 ２ 天时最高，第 ３０ 天时最低；１００ 目土样 ｐＨ 在第 １４ 天时最低，第 ２ 天时最高，
ＥＣ 和 ＡＭ 在 ３０ ｄ 内变化趋势一致，第 ２ 天时最高，第 ３０ 天时最低（图 ２）。 原位土样、颗粒土样、１０ 目土样和

１００ 目土样理化性质变化结果显示，在 ３０ ｄ 内 ４ 种类型土样 ＥＣ、ＡＭ 变化趋势基本一致，均为第 ２ 天时最高，
第 ３０ 天时最低，ｐＨ 变化各有不同（图 ２）。

图 ２　 不同粒级土壤团聚体 ３０ 天理化性质变化情况

Ｆｉｇ．２　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｇｇｌｏｍｅｒａｔｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｒｔｉｃｌｅ ｓｉｚｅ ｆｏｒ ３０ ｄａｙｓ

ｐＨ：酸碱度；ＥＣ：电导率；ＡＭ：含盐量

２．３　 不同粒级团聚体中纤毛虫蕴藏量变化趋势

分别在培养至第 ２、７、１４、２１、３０ 天利用完全培养计数法计数，原位土样纤毛虫丰度分别为：（７６７±１６）
个 ／ ｍＬ、（４４０±８）个 ／ ｍＬ、（２５１±６）个 ／ ｍＬ、（８８±２）个 ／ ｍＬ、（７３±３）个 ／ ｍＬ，单位换算后为：（６６４±１４）个 ／ ｇ、（４１８±
７）个 ／ ｇ、（１７６±４）个 ／ ｇ、（８２±２）个 ／ ｇ、（７１±３）个 ／ ｇ，总丰度为（１６１９±２２）个 ／ ｍＬ，单位换算后为：（１４１１±１８）个 ／ ｇ。
鉴定到纤毛虫 ８ 目，分别为腹毛目 １０ 种，肾形目 ４ 种，盾纤目 ３ 种，散毛目 ３ 种，钩刺目、弹跳目、异毛目各

２ 种。 颗粒土样纤毛虫丰度分别为：（６６０±９）个 ／ ｍＬ、（３４８±６）个 ／ ｍＬ、（７４±２）个 ／ ｍＬ、（９１±２）个 ／ ｍＬ、（５０±１）
个 ／ ｍＬ，单位换算后为：（５２８ ± ７）个 ／ ｇ、（３０１ ± ５）个 ／ ｇ、（５１ ± １）个 ／ ｇ、（８８ ± ２）个 ／ ｇ、（５０ ± １）个 ／ ｇ，总丰度为

（１２２３±１１）个 ／ ｍＬ，单位换算后为：（１０１９±９）个 ／ ｇ。 鉴定到纤毛虫 ７ 目，为肾形目 ５ 种，腹毛目、盾纤目各４ 种，
异毛目 ３ 种，钩刺目、散毛目各 １ 种。 １０ 目土样纤毛虫丰度分别为：（２５６±６）个 ／ ｍＬ、（２７８±７）个 ／ ｍＬ、（３９６±
１２）个 ／ ｍＬ、（２２９±９）个 ／ ｍＬ、（９±１）个 ／ ｍＬ，单位换算后为：（１５８±４）个 ／ ｇ、（２６９±７）个 ／ ｇ、（２７１±８）个 ／ ｇ、（２２１±
９）个 ／ ｇ、（９±１）个 ／ ｇ，总丰度为（１１６８±１９）个 ／ ｍＬ，单位换算后为：（９２７±１５）个 ／ ｇ。 鉴定到纤毛虫 ８ 目，分别为
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腹毛目 ７ 种，盾纤目 ４ 种、肾形目、钩刺目各 ２ 种，弹跳目、散毛目和前口目各 １ 种。 １００ 目土样纤毛虫丰度分

别为：（９３±３）个 ／ ｍＬ、（０）个 ／ ｍＬ、（３１３±７）个 ／ ｍＬ、（４４±２）个 ／ ｍＬ、（２７±１）个 ／ ｍＬ，单位换算后为：（７０±２）个 ／ ｇ、
（０）个 ／ ｇ、（２１４±４）个 ／ ｇ、（４２±２）个 ／ ｇ、（２８±１）个 ／ ｇ，总丰度为（４７７±７）个 ／ ｍＬ，单位换算后为：（３５４±４）个 ／ ｇ。
鉴定到纤毛虫 ７ 目，为腹毛目 ６ 种，盾纤目 ４ 种，钩刺目、散毛目各 ２ 种，肾形目、异毛目各 １ 种。 土壤纤毛虫

总丰度为原位土样＞颗粒土样＞１０ 目土样＞１００ 目土样，总类群数为原位土样 ＝ １０ 目土样＞颗粒土样＝ １００ 目

土样（表 ２，图 ３）。

表 ２　 不同粒级土壤团聚体纤毛虫丰度

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｃｉｌｉａｔｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ａｇｇｌｏｍｅｒａｔｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｉｎ ｌｅｖｅｌｓ

原位土样
Ｓｕｂｓｏｉｌ

颗粒土样
Ｇｒａｎｕｌａｒ ｓｏｉｌ

１０ 目土样
１０ ｍｅｓｈ ｓｏｉｌ

１００ 目土样
１００ ｍｅｓｈ ｓｏｉｌ

丰度 Ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ／ （个 ／ ｍＬ） １６１９±２２ １２２３±１１ １１６８±１９ ４７７±７

丰度 Ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ／ （个 ／ ｇ） １４１１±１８ １０１９±９ ９２７±１５ ３５４±４

种类数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ８ ７ ８ ７

　 图 ３　 不同粒级土壤团聚体纤毛虫总丰度对比（均为 １ ｍＬ 纤毛虫

丰度）

Ｆｉｇ． ３ Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｃｉｌｉａｔｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ

ａｇｇｌｏｍｅｒａｔｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｉｎ ｌｅｖｅｌｓ （ Ａｌｌ ａｒｅ １ ｍＬ ｃｉｌｉａｔｅ

ａｂｕｎｄａｎｃｅ）

不同粒径土壤纤毛虫数量变化情况，原位土样和颗

粒土样变化趋势基本一致，１０ 目土样和 １００ 目土样变

化趋势各有波动。 原位土样的纤毛虫数量在第 ２ 天时

最多，随天数变化数量逐渐减少，在第 ３０ 天时数量最少

（图 ４）；颗粒土样的纤毛虫数量亦是在第 ２ 天时最多，
在第 ３０ 天时数量最少，但在第 ２２ 天时纤毛虫数量略大

于第 １４ 天（图 ４）；１０ 目土样的纤毛虫数量在第 １４ 天时

最多，在第 ３０ 天时最少（图 ４）；１００ 目土样的纤毛虫数

量在第 １４ 天时最多，在第 ７ 天时最少（图 ４）。
２．４　 不同粒级团聚体培养过程中土壤纤毛虫群落组成

演变

原位土样、颗粒土样、１０ 目土样和 １００ 目土样的优

势类群和次优势类群均为盾纤目和腹毛目（图 ５）。 原

位土样在第 ２、７、１０、１４、２１、３０ 天的优势类群分别为盾

纤目、盾纤目、腹毛目、弹跳目、腹毛目和异毛目；颗粒土

样优势类群为在第 ２、１４ 天为盾纤目，第 ７、２１ 天为腹毛

目，第 ３０ 天为异毛目；１０ 目土样除第 ７ 天优势类群为

腹毛目，第 ２、１４、２１、３０ 天优势类群均为盾纤目；１００ 目土样第 ７ 天时为发现纤毛虫物种，第 ２ 天和 ３０ 天优势

类群为盾纤目，第 １４ 天和 ２１ 天优势类群为腹毛目（图 ５，６）。

３　 讨论

３．１　 不同计数方法对土壤纤毛虫种类 ／类群及丰度的影响

Ｆｏｉｓｓｎｅｒ 计数法在第 １０ 天时的纤毛虫丰度低于完全培养计数法第 ２、７、１４ 天仅高于第 ２１ 天和 ３０ 天丰度

（图 １）；完全培养计数法纤毛虫总丰度为 Ｆｏｉｓｓｎｅｒ 计数法的 １６．５ 倍，类群数为 Ｆｏｉｓｓｎｅｒ 计数法第 １０ 天的 ２ 倍

（图 １）。 土壤生境中，纤毛虫大多呈休眠状态并以包囊形式“存活”，现生种仅存在于潮湿土壤生境中且活动

虫所占极小比例［２５］，而土壤纤毛虫的生存又依赖于水环境，除了受到外界环境胁迫形成包囊外，在长期进化

与适应过程中未受到环境胁迫时，还可形成自发性包囊［１３］。 而 Ｆｏｉｓｓｎｅｒ 计数法对包囊的水分扰动较为“温
和”，且仅在最大计数日（第 １０ 天）进行直接计数。 宁应之等［１３］ 研究发现，水分扰动是影响纤毛虫数量的主
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图 ４　 不同粒级土壤团聚体 ３０ ｄ 内纤毛虫数量变化情况

Ｆｉｇ．４　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｉｌｉａｔｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ａｇｇｌｏｍｅｒａｔｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｉｎ ｃｌａｓｓｅｓ ｏｖｅｒ ３０ ｄａｙｓ

图 ５　 不同粒级土壤团聚体纤毛虫类群组成

Ｆｉｇ．５　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｃｉｌｉａｔｅ ｔａｘａ ｉｎ ｓｏｉｌ ａｇｇｌｏｍｅｒａｔｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｉｎ ｌｅｖｅｌｓ

要因素之一，这也从侧面印证了完全培养计数法得出的结果，即利用“非淹没培养皿”法对土壤微环境的“刺
激”加剧了土壤理化的交替更迭，使得抑纤毛虫作用“Ｃｉｌｉａｔｏｓｔａｓｉｓ”的调控和物质循环频繁发生。 据 Ｆｏｉｓｓｎｅｒ
推测［２６］，在土壤生境中有超过 ５０％的原生动物以包囊的形式存在且未被描述。 本研究利用完全培养计数法

对非淹没培养的土壤在一个月内进行多次水分扰动，不断刺激土壤微环境，促使纤毛虫最大可能脱包囊萌发。
因此，利用完全培养计数法较 Ｆｏｉｓｓｎｅｒ 计数法可获得更多的种类 ／类群数和更高的丰度。

研究区位于河西走廊中部张掖临泽荒漠戈壁区，目前，国内外对荒漠生境土壤纤毛虫研究较少，
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图 ６　 ３０ ｄ 内土壤纤毛虫活体和蛋白银染色显微照片

Ｆｉｇ．６　 Ｍｉｃｒｏｇｒａｐｈｓ ｏｆ ｌｉｖｅ ｓｏｉｌ ｃｉｌｉａｔｅｓ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｐｒｏｔａｒｇｏｌ ｓｔａｉｎｉｎｇ ｉｎ ３０ ｄａｙｓ

Ａ—Ｃ， 膨胀肾形虫 Ｃｏｌｐｏｄａ ｉｎｆｌａｔａ．； Ｄ—Ｇ 僧帽肾形虫 Ｃｏｌｐｏｄａ ｃｕｃｕｌｌｕｓ； Ｈ， 柔叶虫属一种 Ｓａｔｈｒｏｐｈｉｌｕｓ ｓｐ．； Ｉ， Ｊ， 拟前管虫属一种

Ｐｓｅｕｄｏｐｒｏｒｏｄｏｎ ｓｐ．； Ｋ—Ｎ， 透明赭纤虫 Ｂｌｅｐｈａｒｉｓｍａ ｈｙａｌｉｎｕｍ．； Ｏ， Ｐ， 拟片尾虫一种 Ｕｒｏｓｏｍｏｉｄａ ｓｐ．； Ｑ—Ｓ， 殖口虫一种 Ｇｏｎｏｓｔｏｍｕｍ ｓｐ．１；

Ｔ—Ｖ， 殖口虫一种 Ｇｏｎｏｓｔｏｍｕｍ ｓｐ．２； Ｗ—Ｚ， 颗粒拟片尾虫 Ｕｒｏｓｏｍｏｉｄａ ｇｒａｎｕｌｉｆｅｒａ）； 比例尺：２０ μｍ

Ｆｏｉｓｓｎｅｒ［２０］在 ２００２ 年对非洲纳米比亚和埃托沙国家公园的荒漠生境进行研究，共鉴定出 ３６５ 种，其中 １ 个新

目、１ 个新亚目、３ 个新科、３４ 新属和亚属以及上百个新物种记录，同时纤毛虫丰度低且形态极为特殊，这与本

研究结果一致。 Ｄａｒｂｙ 等［２７］通过调控土壤的温度和含水量，研究气候变暖对原生动物群落结构变化趋势的影

响及机制，发现荒漠生境的环境变化影响土壤纤毛虫群落结构进而影响纤毛虫丰度；Ｓｃｈｗａｒｚ 和 Ｆｒｅｎｚｅｌ［２８］ 研
究了氧气、水分、土壤孔隙等对原生动物数量的影响，表明缺氧界面对非淹没培养下土壤纤毛虫多样性的重要

性。 同时，Ｆｏｉｓｓｎｅｒ 提出原生动物丰度与含水量相关［２９］，这亦与本文结果一致，水分扰动是影响纤毛虫数量的

主要因素之一。 土壤水分不仅给原生生物创造了摄食和生存的良好环境，而且还是原生生物完成生长繁殖和

能量物质转换的重要载体媒介。
３．２　 土壤理化特征在各粒级团聚体中变化特征

土壤团聚体是土壤养分赋存与转化的重要场所，不同粒级土壤团聚体组成比例会直接影响土壤养分的供

应效率［３０］。 合适的团聚体组成比例有利于形成稳定的土壤结构，降低土壤侵蚀风险，提升土壤肥力［３１］。 研

究发现，３０ ｄ 内原位土样、颗粒土样、１０ 目土样和 １００ 目土样的 ＥＣ、ＡＭ 变化趋势基本一致，ＥＣ 可间接反映土

养分或盐分含量，随着对土壤微生境的多次水分扰动，稀释效应致使电导率逐渐降低或增加减缓［３２—３３］，同时

ｐＨ 在综合干扰下也出现波动。 徐进等人［３４］研究发现土壤 ｐＨ 升高，会使其表面负电荷量增加，对磷酸根离子

具有静电排斥作用，而低 ｐＨ 条件下，Ｈ＋可使矿物表面基团质子化，从而有利于磷的吸附。 Ｈ＋质量浓度越大，
其吸附能力就越强，所以 ｐＨ 越小，吸收强度越大。 另外，适当提高土壤 ｐＨ 可以提高土壤供磷能力。 也有研

究表明［３５—３７］，土壤 Ｐ 的来源相对固定，其含量主要受土壤母质、土壤形成、耕作和施肥的影响。 研究区 Ｐ 含

量低于全国土壤平均水平［３８］，同时，作为一种沉积性的矿物，磷素在土壤中的迁移率较低，因此受团聚体粒级
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的影响较小［３９—４０］。 因此，推测影响 ｐＨ 变化的主要原因不是土壤团聚体的组成比例，而是土壤内部环境对土

壤纤毛虫群落演替响应的结果。 宁应之等［１３］对珞珈山森林土壤原生动物的研究结果表明 ｐＨ 是影响土壤纤

毛虫蕴藏量的主要的因子之一，ｐＨ 越趋于中性，纤毛虫丰度越大，这与本研究结果一致。
３．３　 土壤纤毛虫在各粒级土壤团聚体中分布特征

土壤团聚体作为土壤最重要的结构体，对维持土壤中的微型生物群落结构和酶活性有着重要的作用［５］。
微型生物的群落结构和活性与土壤团聚体的形成过程以及形成后的稳定性密切相关［６］。 粒径较小的粉粒和

黏粒胶结形成粒径较大的蜂窝状团聚体，团聚体表面凹凸不平，附着大量黏粒，从而形成更大团聚体［４１］。
Ｅｄｗａｒｄｓ 等［４２］认为团聚体形成的本质是黏粒通过多价金属阳离子的连接而吸附极性有机分子的过程（黏粒

或羟基聚合物表面和有机聚合物配位基团之间的多价阳离子桥键合），即有机无机的复合过程。 土壤颗粒表

面粗糙可为微型生物提供较为稳定的附着位点，增加了团聚体构造性能［４３—４４］。 研究发现土样中纤毛虫蕴藏

量最多的为颗粒土样，１０ 目土样次之，蕴藏量最少的是 １００ 目土样。 土壤团聚体直径越大，表面越粗糙，为细

菌等微生物提供的附着位点越多，从而为土壤纤毛虫提供了更为充足的食物，这与 Ｂｒｏｎｉｃｋ、张维俊等人的研

究一致［４３—４４］。 同时，大团聚体是由微团聚体通过胶结物质胶结而成，而微团聚体中的黏粒和粉粒是土壤生源

物质富集的主要贡献者［４５—４６］。 不同粒级土壤团聚体的分布、大小和组成不同，影响了团聚体内部空气和养分

的分布，也因此为土壤微型生物提供了独特多样的栖息环境［４７］，导致土壤团聚体微生物的分布有较大的差

异［４８—５０］。 土壤中的微型生物之间会形成一个复杂的网络共存或产生拮抗［５１］，不同的团聚体栖息着不同的微

型生物群落，从而出现不同的微生物生态网络［５１—５４］，导致不同粒级土壤团聚体中土壤纤毛虫种类 ／类群不同。
本研究中，土壤纤毛虫种类 ／类群数为原位土样和 １０ 目土样最多，颗粒土样和 １００ 目土样次之。 土壤团聚体

作为微型生物的“孵化器”，提供了抵御捕食的避难所，微型生物可以通过改变土壤环境来改善他们的栖息

地［５５］。 而且，不同粒级土壤团聚体的组分和孔隙对微型生物群落具有选择性［５６—５７］，由于团聚体的保护和选

择作用，导致土壤微型生物在不同粒级土壤团聚体中的差异。 本研究中 １０ 目土样是原位土样的内集，粒径较

小的粉粒和黏粒胶结形成粒径较大的蜂窝状团聚体［４１］，团聚体表面凹凸不平，为土壤纤毛虫提供了更为适宜

的生存环境。 微食物网内部各类纤毛虫处于共存状态，但 １００ 目土样的土壤颗粒较小，一定程度上限制了土

壤内部空气和养分的分布［４７］，表面又较为细密，无法为微型生物提供稳定的附着位点，导致纤毛虫食物不足，
最不适宜土壤纤毛虫的生存。 土壤是地球上生物多样性最丰富的生境［５８—５９］，土壤团聚体为土壤纤毛虫提供

不同的生境以支撑更多土壤生物群落，几乎所有的地下生态学过程都与土壤动物有关，其中，由于土壤原生动

物一般没有保护性的细胞壁，对外部的细微变化相比于其他微型生物更为敏感，这使得其对外部变化作出的

响应也更快。 土壤原生动物的群落结构、丰度以及多样性的改变能够为自然的或人类活动干扰造成的环境的

改变作出相应的指示。 因此，土壤原生动物在指示土壤肥力和环境质量方面也有着巨大的潜能［６０—６１］。 在未

来需进一步探明原生生物作为指示生物的作用并构建利用原生生物进行土壤健康和污染风险评价的方法和

标准，为土壤健康和生态系统管理提供服务。
３．４　 不同粒级土壤团聚体纤毛虫群落演替及影响因素

原位土样、颗粒土样、１０ 目土样和 １００ 目土样的优势类群和次优势类群均为盾纤目和腹毛目。 在培养的

第 ２ 天，原位土样、颗粒土样、１０ 目土样、１００ 目土样的优势类群均为盾纤目。 其间第 ７、１４、２１ 天优势类群经

历盾纤目、弹跳目、腹毛目的变化，培养至第 ３０ 天时，原位土样和颗粒土样的优势类群为异毛目外，而 １０ 目土

样和 １００ 目土样的优势类群为盾纤目。 在培养过程中，优势类群的变化呈现“低等⁃高等⁃低等”的演替规律。
本研究中，在培养过程中除了定时添加水分使培养皿保持非淹没状态并未添加其他营养物质，因此土壤纤毛

虫的食物主要以细菌和真菌为主，而细菌、真菌和原生动物又会形成微型生物生态网络［２９，５１—５２，５４］。 随着土壤

中营养物的分解与消耗，细菌和真菌可利用物质逐渐减少，生长受到抑制，进而导致纤毛虫减少，推测这也是

第 ３０ 天时纤毛虫优势类群转化为低等类群同时数量呈下降趋势的主要原因。
土壤纤毛虫作为荒漠生态系统中不可缺少的一部分，在细菌、微生物与更上级者的食物链中扮演中间者

２４４８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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身份，具有承上启下的作用，亦在生物地球化学循环的过程中起着决定性的作用，同时，荒漠地区的特殊生境

与气候强烈影响着土壤纤毛虫的群落结构，进而直接影响荒漠生境地上—地下微食物网，最终，将直接或间接

地对土壤碳循环和全球气候变化产生深远影响［６２］。 现阶段，针对纤毛虫生态学的研究还处于初步探索阶段，
过去 １０ 年研究表明，依靠传统形态学的鉴定大大低估了土壤原生动物的多样性［１１］。 近年来随着生物技术的

发展，极大地促进了对原生动物的分类、多样性、分布特征及其生态功能等的认识［６３—６４］。 本研究建议使用本

方法增加对不同生态系统的纤毛虫进行生态学研究，同时建议今后对荒漠生境土壤进行纤毛虫生态学研究

时，针对不同类群或目标种尝试进行土壤样品的过筛处理或复检日期的匹配化选择，这将对未来进一步开展

人类活动和气候变化对荒漠生态系统生物多样性保育功能及其生物多样性维持机制提供研究基础。

４　 结论

（１）完全培养计数法获得的土壤纤毛虫总丰度计算结果为 Ｆｏｉｓｓｎｅｒ 计数法的 １６．５ 倍，总种类 ／类群数为

Ｆｏｉｓｓｎｅｒ 计数法的 ２ 倍；
（２）不同粒级土壤团聚体中纤毛虫总丰度为：原位土样＞颗粒土样＞１０ 目土样＞１００ 目土样，总种类 ／类群

数为：原位土样＝ １０ 目土样＞颗粒土样＝ １００ 目土样；
（３）土壤水分扰动和 ｐＨ 是导致土壤纤毛虫丰度变化的主导因素；
（４）在“非淹没培养皿法”过程中，研究区土壤纤毛虫群落呈现“低等⁃高等⁃低等”的演替规律，为今后开

展纤毛虫原生动物 α 分类学、生物多样性以及群落生态学的研究提供参考依据。
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