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摘要: 线虫是土壤食物网的重要组分, 也是土壤健康与生态系统恢复的重要指示生物, 因此准确测定线虫群落特征是发挥其

生态指示作用的基础。传统线虫学研究多采用形态学鉴定方法, 但高通量测序技术近年来也逐渐受到重视。然而, 关于这两

种方法的对比研究目前仍比较缺乏。本研究同时采用形态学鉴定和高通量测序法, 在黄土高原宁夏南部山区, 对不同植被恢

复方式下(农田、自然恢复草地、柠条(Caragana korshinskii)人工林地和苜蓿人工草地)土壤线虫的数量、群落格局和生态指数

进行了测定和比较。结果表明: (1)高通量测序仅能提供线虫类群的相对多度, 而形态学鉴定法能够测定土壤线虫的绝对多度, 

后者测定结果表明3种植被恢复样地, 特别是自然恢复草地和柠条人工林地, 较农田具有更高的土壤线虫多度; (2)高通量测

序法检获的线虫类群数(3纲4目26科42属)高于形态学鉴定法的测定结果(2纲3目18科27属), 但两种方法仅检获15个共有线虫

属, 前者检测到的植物寄生线虫属数(22属)较后者(7属)显著增加, 而食细菌线虫和杂食–捕食线虫则相反; (3)在两种方法下, 

相比农田, 3种植被恢复样地尤其是自然恢复草地和柠条人工林地, 其食微线虫的相对多度均显著下降, 而植物寄生线虫和杂

食–捕食线虫的相对多度大幅上升, 这也导致线虫成熟度指数(MI)和植物寄生线虫指数(PPI)的提高及瓦斯乐卡指数(WI)的显

著下降; (4)相比形态学鉴定法, 高通量测序法能检测到更丰富多样的植物寄生线虫, 在该方法下土壤线虫群落的组成、结构

和生态指数在植被恢复样地与农田之间的差异也更为显著。综上所述, 采用形态学鉴定和高通量测序法测定的不同植被恢复

方式下的线虫群落特征具有显著差异。 
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ABSTRACT 

Aims: Nematodes are considered as an important part of the soil food web, and their community characteristics are an 
effective indicator of soil health and ecosystem restoration. The accurate measurement of soil nematode communities is 
necessary to better understand their ecological function. Historically, comparisons in nematode morphology has been 
used to understand nematode community characteristics. In recent years, the use of high-throughput sequencing (HTS) 
methods has become more popular. However, relatively little is known about how these two methods compare when 
analyzing soil nematode communities. 
Methods: Here, we used morphological identification and HTS methods to simultaneously analyze soil nematode 
abundance, community composition and structure, and ecological indexes, under different vegetation restoration 
approaches (cropland, naturally restored grassland, Caragana korshinskii plantation and Medicago sativa artificial 
grassland) in the mountain area of southern Ningxia in the Loess Plateau region. 
Results: We found that morphological identification is a more accurate method to determine the absolute abundance of 
soil nematodes, while HTS can only obtain relative abundance data. In our study, the morphological method showed 
higher abundance of soil nematodes in the sites under vegetation restoration, especially in the naturally restored 
grassland and C. korshinskii plantation. The HTS method, on the other hand, detected more nematode genera (42 genera 
belonging to 3 classes, 4 orders, and 26 families) than morphological method (27 genera belonging to 2 classes, 3 
orders, and 18 families). However, only 15 genera were simultaneously identified with both methods, because the HTS 
method detected more plant-parasitic nematode genera (22) but fewer genera of bacterial-feeding nematodes and 
omnivores-predators than the morphological method. One major result indicated by both methods showed that the 
relative abundance of microbial-feeding nematodes greatly decreased, while those of plant parasites and 
omnivores-predators substantially increased, in all the sites under vegetation restoration when compared with 
nematodes in the farmland. This was especially the case in the naturally restored grassland and C. korshinskii plantation, 
accompanied with the increases of maturity index (MI) and plant-parasitic index (PPI) and a decrease in the 
Wasilewska index (WI). When compared with the morphological method, the HTS method could detect more abundant 
and diverse plant parasites. Therefore, more significant differences were found in the composition, structure and 
ecological indexes of soil nematode communities when the HTS method was applied. 
Conclusion: Overall, the characteristics of soil nematode communities and their response patterns to vegetation 
restoration highly depended on the applied methodology, which greatly influences the understanding and evaluation of 
how vegetation restoration impacts the soil ecosystem. 
Key words: morphological identification; high-throughput sequencing; soil nematodes; community structure; vegetation 
restoration 

黄土高原是世界上水土流失最严重、生态环境

最脆弱的地区之一, 也是我国生物多样性保护和生

态恢复的重点区域(Shi & Shao, 2000; 程积民等, 

2014)。自20世纪90年代以来, 以退耕还林还草为代

表的植被恢复措施在黄土高原开始全面实施, 显著

提高了该地区的植被覆盖度, 并在保持水土、遏制

土地退化和保护生物多样性等方面发挥着重要的

作用(常庆瑞等, 1999; Zhang, 2005; 胡婵娟和郭雷, 

2012; 刘国彬等, 2017)。科研工作者针对植被恢复

的生态环境效应也开展了一系列研究, 探索植被恢

复对地上植物群落、土壤理化性质及微生物群落的

影响(安韶山和黄懿梅, 2006; Fu et al, 2010; 程积民

等, 2014; 翟辉等, 2016)。然而, 在黄土高原地区, 

较少有研究关注在土壤食物网中占据重要地位的

线虫群落对植被恢复的响应, 这限制了我们对植被

恢复下土壤生物多样性, 以及土壤食物网结构和功

能变化的认识。 

线虫是土壤中种类和数量最丰富的动物类群

之一, 它们广泛存在于各类生境中, 占据土壤食物

网多个营养级的关键位置, 直接参与有机质分解和

养分循环等土壤生态过程(Yeates, 1981; 李琪等 , 

2007), 对植物生长和土壤生态功能有着重要影响

(吴纪华等, 2007; Zhang et al, 2013; 邵元虎等, 2015; 

张晓珂等, 2018)。同时, 线虫对环境变化响应灵敏, 

其群落组成和结构特征与土壤食物网的结构与功

能密切相关, 并能提供有关土壤生态过程的独特信

息, 因此已被广泛作为指示土壤生态系统健康与恢

复状况的生物学指标 (Niles & Freckman, 1998; 

Bongers & Ferris, 1999; Yeates, 2003; 陈云峰等, 

2014)。已有研究表明, 植被恢复能够显著提高土壤

线虫数量, 改善线虫群落的组成、结构和多样性(李

辉信等, 2002), 而不同植被恢复措施下土壤线虫群
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落的变化格局能够有效反映植被恢复水平及其生

态环境效应的差异(张伟东等, 2010; Guan et al, 

2015), 为指导不同地区植被恢复与管理提供依据。 

迄今为止, 已有研究主要采用传统的形态学鉴

定方法对线虫群落的组成、结构和多样性进行分析, 

通常是利用浅盘或漏斗分离以及蔗糖漂浮离心等

方法将土壤样本中的线虫分离提取出来, 再依据其

形态学特征在显微镜下进行计数和鉴定(Mao et al, 

2004)。这种方法需要鉴定者具备专业的分类学知识

和相关工作经验, 且工作量巨大, 费时费力(Geisen 

et al, 2018)。近年来, 随着分子生物学技术的发展, 

高通量测序因其测序量大、灵敏度高和用时短等优

势开始成为解析微生物群落的重要工具, 并逐渐应

用于线虫研究中(Oliveira et al, 2004; 田雪亮等, 

2012; Du et al, 2020; Gao et al, 2021)。国外学者采用

高通量测序技术, 先后对热带雨林、北极苔原、荒

地以及沿海沙丘的入侵植物等不同植被类型下的

线虫群落特征进行了分析 (Powers et al, 2009; 

Kerfahi et al, 2016; Moroenyane et al, 2016; Fitoussi 

et al, 2016)。在我国 , 李树战等(2015)、薛蓓 等(2019)

和 王 文 婷 等 (2020) 也 分 别 对 湖 南 杉 木

(Cunninghamia lanceolata)人工林、藏北高寒草甸和

云南寒温性针阔混交林的土壤线虫群落进行了高

通量测序分析。这些研究普遍使用PowerSoil DNA 

Isolation Kit (MoBio)、DNeasy Blood & Tissue Kit 

(Qiagen)或E.Z.N.A Soil DNA (Omega)等试剂盒, 提

取土壤总DNA (李树战等, 2015; 侯磊等, 2019; 薛

蓓等, 2019)或分离浓缩的线虫悬液DNA (Fitoussi et 

al, 2016; Kerfahi et al, 2016; Moroenyane et al, 2016; 

Gao et al, 2021), 采用真核生物通用引物 (例如

3NDF和1132rmodR, 或NF1-F和18Sr2b-R等)对18S 

rDNA的V4可变区段进行扩增, 扩增产物纯化后进

行高通量测序。与形态学鉴定法相比, 高通量测序

法能够检获到更多的线虫物种, 但局限于以相对多

度表征物种数量, 同时普遍存在物种注释率低(王

文婷等 , 2020), 以及线虫多样性被高估等问题

(Kunin et al, 2010)。因此, 形态学鉴定和高通量测序

在分析土壤线虫群落方面各有优势与不足, 结合两

种方法对其测定结果进行比较和分析, 将有助于改

进土壤线虫群落测定方法, 为后续的线虫研究提供

指导。 

本研究以黄土高原植被恢复的重点区域——

宁夏南部山区作为研究区域, 以该地区典型植被恢

复方式下的土壤线虫群落为研究对象, 同时采用形

态学鉴定和高通量测序两种方法分析线虫的数量、

群落组成和结构, 以及生态指数, 并进行比较, 旨

在探明两种分析方法下土壤线虫群落特征的差异

及其对不同植被恢复方式的响应格局, 以准确评估

宁南山区植被恢复的生态环境效应, 为指导该地区

的植被恢复和生物多样性保护, 以及进一步促进线

虫的生态指示作用研究提供理论依据和方法支持。 

 

1.1  研究区概况 

研究区位于黄土高原西部、宁夏回族自治区南

部的固原市原州区河川乡上黄村地区 (106°27′– 

106°29′ E, 35°60′–36°02′ N), 该区域山峦起伏, 海

拔1,534–1,822 m。气候为半干旱中温带向暖温带过

渡季风气候 , 年均气温 7.1℃, 年均降水量约

420 mm, 主要集中在7–9月 , 干燥度指数1.5–2.0, 

无霜期150 d。土壤主要类型为黄土母质发育的黄绵

土, 由于其独特的疏松且具垂直节理的特性, 极易

遭受侵蚀, 水土流失严重。自20世纪80年代起, 该

地区实施了大面积的退耕还林还草工程, 将坡耕地

通过自然或人工植被恢复方式转换为林地或草地。

这促使该地区植被覆盖度显著提高, 生态环境逐渐

得到改善, 主要的植被类型包括以柠条(Caragana 
korshinskii) 为主的人工灌木林 , 以紫花苜蓿

(Medicago sativa)为主的人工草地和通过自然植被

恢 复 形成 的自 然 恢复草 地 ( 由长 芒 草 (Stipa 
bungeana) 、百里香 (Thymus mongolicus) 、冰草

(Agropyron cristatum)、星毛委陵菜(Potentilla acaulis)

等植物组成), 主要农作物以玉米(Zea mays)为主。 

1.2  样品采集 

在对研究区进行野外植被调查的基础上, 选择

地形条件和恢复时间相近的3种典型植被恢复方式

下的区域(自然恢复草地、人工苜蓿草地、人工柠条

灌木林地)作为研究样地, 并以农田(种植玉米, 耕

种 > 20年)作为对照。样地基本概况如表1所示。于

2019年8月(植物生长季)进行采样。在每个样地中设

置3个10 m × 10 m的采样小区, 小区间及其与样地

边界的距离均大于20 m。在每个采样小区中, 按“S”

形路线均匀设置12个取样点, 去除土壤表面凋落物 

1  材料与方法 
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表1  宁南山区不同植被类型样地概况 
Table 1  Descriptions of the sampling sites under different vegetation types in the mountainous area of southern Ningxia 

样地  
Sampling site 

植被特征 
Vegetation characteristics 

恢复年限 
Restoration year 

经度 
Longitude 

纬度 
Latitude 

海拔 
Altitude (m) 

坡向        
Aspect 

坡度 Slope 
degree (°) 

农田 Cropland (CL) 玉米 Corn >20 106°27′54′′ E 36°0′42′′ N 1,530 西偏北14° W14°N 7 

自然恢复草地 
Natural grassland (NR) 

长芒草 Stipa bungeana 
百里香 Thymus mongolicus 
冰草 Agropyron cristatum 

24 106°28′12′′ E 36°0′35′′ N 1,673 西偏北12° W12°N 24 

柠条人工林地 
Caragana korshinskii 
plantation (CK) 

柠条 Caragana korshinskii 
长芒草 Stipa bungeana 
冰草 Agropyron cristatum 

24 106°28′12′′ E 36°0′40′′ N 1,670 西偏北22° W22°N 23 

苜蓿人工草地 
Medicago sativa 
grassland (MS) 

紫花苜蓿 Medicago sativa 
长芒草 Stipa bungeana 

12 106°28′02′′ E 36°0′46′′ N 1,591 西偏北16° W16°N 15 

 
表2  宁南山区不同植被类型样地土壤理化性质  
Table 2  Soil physical and chemical properties in the sampling sites under different vegetation types in the mountainous area of 
southern Ningxia 

样地  
Sampling site 

pH 土壤含水量 
SM (%) 

有机碳 
SOC (g/kg) 

全氮 
TN (g/kg) 

速效磷 
Olsen-P (mg/kg) 

铵态氮 
NH4

+-N (mg/kg) 
硝态氮 
NO3

–-N (mg/kg) 

农田 Cropland (CL) 8.24a 6.40a 7.34b 0.80c 45.58a 0.73ab 1.76a 

自然恢复草地 Natural grassland (NR) 8.02b 5.55a 15.90a 1.42a 5.20b 1.46a 2.70a 

柠条人工林地 Caragana korshinskii plantation (CK) 8.00b 6.02a 17.47a 1.32ab 5.73b 0.62ab 2.25a 

苜蓿人工草地 Medicago sativa grassland (MS) 8.26a 6.37a 8.11b 0.97bc 7.40b 0.40b 1.20a 

同列不同小写字母表示样地间差异显著(P < 0.05)。SM, Soil moisture; SOC, Soil organic carbon; TN, Total nitrogen; Olsen-P, Available 
phosphorus. Different lowercase letters in the same column indicate significant difference at the 0.05 level.  

 
层后, 用土钻(直径5 cm)采集0–10 cm土壤样品混合

均匀, 采用四分法留取1 kg左右土样, 去除可见根

系、石块后用无菌塑封袋密封, 置于冰盒冷藏并迅

速带回实验室。采集的土壤样品过5 mm筛后分为2

份, 1份置于冰箱(4℃)内冷藏, 用于形态鉴定法下分

离和提取土壤线虫; 1份在–20℃冷冻保存, 用于土

壤线虫的高通量测序分析。各样地土壤样品的基本

理化性质如表2所示。 

1.3  土壤线虫DNA提取、PCR扩增和高通量测序 

采 用 PowerSoil DNA Isolation Kit (MoBio 

Laboratories, Carlsbad, CA, USA)试剂盒对不同样地

的土壤样品总DNA进行提取, 利用1%琼脂糖凝胶

电泳检测抽提的基因组DNA质量和浓度。采用引物

3NDF (5′-GGCAAGTCTGGTGCCAG-3′) 和 1132-

rmodR (5′-TCCGTCAATTYCTTTAAGT-3′)扩增18S 

rDNA的V4可变区(Geisen et al, 2018)。PCR反应体

系(总体系为25 μL): 12.5 μL KAPA 2G Robust Hot 
Start Ready Mix、1 μL 正向引物(5 μM)、1 μL反向

引物(5 μM)、5 μL DNA (加入的DNA总量为30 ng), 

最后加入5.5 μL dd H2O。反应参数: 95℃预变性5 

min; 95℃变性45 s, 55℃退火50 s, 72℃延伸45 s, 28

个循环; 72℃延伸10 min。PCR产物使用1%琼脂糖

凝胶电泳检测扩增目的条带的大小 , 并用

Agencourt AMPure XP核酸纯化试剂盒(Beckman 

Coulter, Kraemer Boulevard Brea, CA, USA)纯化。

PCR产物用于构建线虫多样性测序文库, 在北京奥

维森基因科技有限公司使用Illumina Miseq PE300

高通量测序平台进行Paired-end测序。 

下机数据经过QIIME (v1.8.0)软件根据Barcode

序列拆分样本, 使用Pear (v0.9.6)软件对数据进行

过滤、拼接。去除打分值低于20、含有模糊碱基和

引物错配的序列。拼接时最小overlap设置为10 bp, 

错配率为0.1。使用Vsearch (v2.7.1)软件denovo方法

去除短序列和嵌合体序列。使用Vsearch (v2.7.1)软

件 uparse算法对优质序列进行OTU (operational 

taxonomic units)聚类, 相似性阈值为97%。使用 Blast

算法与NCBI的SRA数据库进行比对, 设置1e-5的阈

值, 得到每个OTU对应的物种分类信息。 

1.4  土壤线虫形态学分离鉴定方法 

采用浅盘-蔗糖离心浮选连续提取法分离提取



 王楠等: 宁南山区不同植被恢复方式下土壤线虫群落特征: 形态学鉴定与高通量测序法比较 1517 

 

https://www.biodiversity-science.net 

研
究
报
告

 

 

100 g鲜土中的线虫(Liu et al, 2008), 经过温和热杀

死法和TAF固定液固定后, 倒入标本瓶。在解剖镜

下进行线虫计数, 并换算为100 g干土中线虫的数

量。随机抽取100条线虫在生物显微镜下进行形态

学分类鉴定, 根据每条线虫的形态特征, 参照尹文

英等(1998)和Bongers (1988)鉴定至属的水平, 并根

据不同属线虫头部形态特征和取食生境划分为不

同的营养类群(植物寄生线虫、食细菌线虫、食真菌

线虫、杂食–捕食线虫), 根据线虫的生活史策略赋

予相应的c-p值(1–5) (从c-p值为1的r-对策者到c-p值

为5的K-对策者) (Bongers, 1990)。 

1.5  土壤线虫生态指数 

Margalef丰富度指数(Yeates & William, 1997): 

SR = (S – 1)/lnN  (1) 

Shannon多样性指数(Shannon, 1951):  

H´= –∑PilnPi   (2) 

Simpson指数(Simpson, 1949):  

λ = ∑Pi2        (3) 

Pielou均匀度指数(Neher, 2001):  

J' = H'/lnS     (4) 

其中, N为鉴定的线虫个体数目(形态鉴定法)或隶属

于线虫动物门的序列数(高通量测序法); S为鉴定的

分类单元的数目; Pi为第i个分类单元中个体数(或

序列数)占线虫总个体数量(或总序列数)的比例。 

成熟度指数(Bongers, 1990):  

MI = Σvifi                             (5) 

其中, vi为自由生活线虫的生活史c-p值, fi为某一科/

属i在自由生活线虫(不包括植物寄生线虫)总数(或

总序列数)中所占的比例, 能反映土壤生态系统稳

定性和受干扰影响的程度。 

植物寄生线虫指数(Bongers, 1990):  

PPI = Σvif'i                           (6) 

其中, f'i为第i类植物寄生线虫在线虫群落总数(或总

序列数)中所占的比例。 

瓦斯乐卡指数(Wasilewska, 1994):  

WI = (B + F)/P                         (7) 

该指数能够指示土壤的健康状况。 

线虫通路比值(Yeates, 2003):  

NCR = B/(B + F)                       (8) 

该指数可反映土壤中有机质分解途径。在WI和NCR
指数的计算公式中, B和F分别是食细菌和食真菌线

虫数量(或序列数), P为植物寄生线虫数量(或序

列数)。 

1.6  数据分析 

采用SPSS 19.0软件对数据进行统计分析。采用

单因素方差分析(One-Way ANOVA)比较不同植被

类型下土壤线虫群落特征的差异(P < 0.05), 平均值

多重比较采用LSD法。采用Pearson相关分析研究两

种测定方法下共有线虫属的相对多度在所有样地

中的相关关系。采用CANOCO for Windows 5.0软件

对线虫群落进行主成分分析, 解释不同植被类型下

土壤线虫群落组成的差异。 

 

2.1  土壤线虫群落多度 

通过形态学分类鉴定方法, 从4种植被类型样

地中共分离提取土壤线虫7,168条, 平均密度为597

条/100 g干土。不同样地间的土壤线虫数量差异极

显著(P < 0.001), 具体表现为: 自然恢复草地 > 柠

条人工林地 > 苜蓿人工草地 > 农田(图1), 其中

自然恢复草地和柠条人工林地中土壤线虫数量无

显著差异, 但显著高于苜蓿人工草地(P < 0.05), 而

农田土壤线虫数量极显著低于3种植被恢复样地(P 
< 0.001) (图1)。 

 

 
 
图1  形态学鉴定法下宁南山区不同植被类型样地土壤线虫

数量(平均值 + 标准误)。CL: 农田; NR: 自然恢复草地; 
CK: 柠条人工林地; MS: 苜蓿人工草地。 
Fig. 1  Total abundance of soil nematodes in the sampling 
sites under different vegetation types in the mountainous region 
of southern Ningxia determined by morphological 
identification method (mean + SE). CL, Cropland; NR, Natural 
grassland; CK, Caragana korshinskii plantation; MS, 
Medicago sativa grassland. 

2  结果 
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采用高通量测序技术无法测定土壤线虫的绝

对多度, 仅能比较所测得的线虫序列数量。在所有

样地中, 经过高通量测序共获得优质序列372,152

条, 其中隶属于线虫动物门的优质序列6,507条, 共

包含84个OTU (表3)。不同样地土壤样品序列数由

高到低依次为柠条人工林地(CK)、自然恢复草地

(NR)、农田 (CL)、苜蓿人工草地(MS) (表3), 这与形

态学鉴定结果略有不同。所有样地的土壤样品覆盖

率均大于98%, 表明土壤样品测序深度达较高水平, 

测序结果可以反映土壤中生物的真实情况。然而, 

测序结果显示, 所有样地的样品中均存在着超过

55%的序列无法识别, 表明可能存在着相当比例的

未被识别的线虫物种, 这一定程度影响了线虫群落

分析的准确性。 

2.2  土壤线虫群落的组成和结构 

2.2.1  形态学鉴定法 

采用形态鉴定法分离提取的线虫隶属于2纲3

目18科27属, 其中有15属在高通量测序法下也被检

测到(表4)。在所有样地中, 优势属(相对多度 > 10%)

和常见属(相对多度 > 1%)的数量占线虫总数的比

例均达到了95%以上, 而每个样地中有4–6个稀有

线虫属(相对多度 < 1%)。不同植被类型下土壤线虫

群落的组成存在明显差异。线虫属数为柠条人工林

地 > 自然恢复草地 > 农田 > 苜蓿人工草地(表

4)。农田中线虫优势属为真滑刃属(Aphelenchus)、

头叶属(Cephalobus)和茎属(Ditylenchus), 其个体数

量分别占总数的25.4%、19.5%和13.5%; 自然恢复

草地中线虫优势属为矮化属(Tylenchorhynchus)和丽

突属(Acrobeles), 分别占线虫总数的21.1%和11.5%; 

柠条人工林地中线虫优势属为矮化属, 其数量占总

数的16.2%; 苜蓿人工草地中优势属为头叶属、盘旋

属(Rotylenchus)、茎属和垫咽属(Tylencholaimus), 占

比依次为22.6%、18.9%、16.8%和12.7% (表4)。对4

种样地的土壤线虫群落组成进行主成分分析, 前两

轴分别解释了35.9%和19.7%的变异信息(累计达

55.6%) (图2A)。结果表明土壤线虫群落在属水平上 

 
表3  高通量测序法下宁南山区不同植被类型样地土壤线虫测序信息 
Table 3  Sequence information of soil nematodes in the sampling sites under different vegetation types in the mountainous region of 
southern Ningxia determined by high-throughput sequencing method 

样地 
Sampling site 

序列数 
Sequence number 

OTU数目 
Number of OTUs 

不能识别OTU比例 
Proportion of unidentified OTUs (%) 

覆盖率 
Coverage (%) 

农田 Cropland (CL) 447ab 26 59.82  98.23a 

自然恢复草地 Natural grassland (NR) 633ab 38 59.12  98.44a 

柠条人工林地 Caragana korshinskii plantation (CK) 938a 48 57.53  98.24a 

苜蓿人工草地 Medicago sativa grassland (MS) 151b 42 57.40  98.02a 

同列不同小写字母表示样地间差异显著(P < 0.05)。Different lowercase letters in the same column indicate significant difference at the 0.05 level. 

 
表4  基于形态学鉴定法和高通量测序法测定的宁南山区不同植被类型样地中土壤线虫属的相对多度 
Table 4  Relative abundance of soil nematode genera in the sampling sites under different vegetation types in the mountainous 
region of southern Ningxia based on morphological identification and high-throughput sequencing 

线虫属  
Nematode genus 

营养类群 
Trophic group 

c-p值 
c-p value 

相对多度 Relative abundance (%) 

农田                
(CL) 

自然恢复草地 
(NR) 

柠条人工林地  
(CK) 

苜蓿人工草地 

(MS) 

I II I II I II I II 

头叶属 Cephalobus BF 2 19.5 22.0 0.6 2.7 7.6 5.4 22.6 5.8 

拟丽突属 Acrobeloides BF 2 0.3 11.4 – 1.9 2.5 4.2 0.3 5.0 

管咽属 Aulolaimus BF 3 – – – – – – – 0.8 

中杆属 Mesorhabditis BF 1 – 5.1 – – – – – – 

三等齿属 Pelodera BF 1 – 4.6 – – – – – – 

无咽属 Alaimus BF 4 – 1.6 – – – – – – 

丽突属 Acrobeles BF 2 1.7 – 11.5 – 8.3 – 6.1 – 

鹿角唇属 Cervidellus BF 2 2.4 – 4.1 – 6.0 – 0.6 – 

板唇属 Chiloplacus BF 2 – – 1.9 – 0.3 – – – 

真头叶属 Eucephalobus BF 2 5.6 – 3.5 – 2.2 – 2.9 – 
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表4 (续)  Table 4 (continued) 

线虫属 
Nematode genus 

营养类群 
Trophic group 

c-p值 
c-p value 

相对多度 Relative abundance (%) 

农田 
(CL) 

自然恢复草地 
(NR) 

柠条人工林地 
(CK) 

苜蓿人工草地 
(MS) 

I II I II I II I II 

小杆属 Rhabditis BF 1 6.0 – – – 0.3 – – – 

茎属 Ditylenchus PP 2 13.5 11.4 4.5 0.1 7.0 0.2 16.8 2.1 

垫刃属 Tylenchus PP 2 0.3 – 6.0 – 2.2 <0.1 1.3 – 

螺旋属 Helicotylenchus PP 3 1.2 – 1.9 – 2.2 0.1 – 2.5 

短体属 Pratylenchus PP 3 1.9 – 1.6 – 0.3 – 1.0 1.2 

矮化属 Tylenchorhynchus PP 3 3.9 – 21.1 – 16.2 0.4 4.5 0.4 

剑属 Xiphinema PP 5 0.3 – 0.3 1.2 1.3 2.0 – 0.7 

盘旋属 Rotylenchus PP 3 3.4 – 4.4 <0.1 4.8 – 18.9 – 

针属 Paratylenchus PP 2 – <0.1 – 61.5 – 39.9 – 34.4 

细小线虫属 Gracilacus PP 2 – – – 0.2 – 0.1 – 0.2 

根结线虫属 Meloidogyne PP 3 – – – – – 0.4 – – 

细纹垫刃属 Lelenchus PP 2 – 0.3 – – – – – 0.8 

新平滑垫刃属 Neopsilenchus PP 2  – – – – – 0.2 – 0.2 

伞滑刃属 Bursaphelenchus PP 2 – – – – – 0.2 – 0.7 

米卡垫刃属 Miculenchus PP 2 – – – – – 0.2 – – 

轮线虫属 Criconemoides PP 3 – – – 10.2 – 13.6 – 4.5 

大默林属 Amplimerlinius PP 3 – – – 11.0 – 0.4 – 0.4 

裸矛属 Psilenchus PP 2 – – – – – – – 1.2 

突腔唇属 Ecphyadophora PP 2 – – – 0.1 – – – – 

叉针属 Boleodorus PP 2 – 0.6 – 0.1 – 0.1 – 0.4 

剑尾垫刃属 Malenchus PP 2 – 0.8 – – – – – – 

巴兹尔属 Basiria PP 2 – – – – – – – 1.1 

牙咽属 Dorylaimellus PP 5 – – – – – – – 0.2 

垫咽属 Tylencholaimus FF 4 4.1 – 9.6 0.2 6.3 0.5 12.7 0.4 

滑刃属 Aphelenchoides FF 2 0.6 – 1.0 0.2 – 0.4 – 0.8 

真滑刃属 Aphelenchus FF 2 25.4 8.8 6.1 0.2 6.0 3.3 3.2 9.5 

艾普鲁斯属 Aprutides FF 2 – – – 0.1 – – – – 

瘤咽属 Tylencholaimellus FF 4 – 28.0 – 0.8 – 1.4 – 11.2 

丝尾垫刃属 Filenchus FF 2 – 1.8 – – – – – – 

孔咽属 Aporcelaimellus OP 5 2.0 0.1 1.6 0.7 3.8 1.1 2.9 4.3 

前矛线属 Prodorylaimus OP 5 – – 0.3 0.2 – 0.1 – – 

Allodorylaimus OP 4 – 3.4 – 0.8 – 0.8 – 1.5 

中矛线属 Mesodorylaimus OP 5 – – – 3.3 – 9.8 – – 

独壁齿属 Campydora OP 4 – – – 4.1 – 14.4 – 8.3 

真矛线属 Eudorylaimus OP 4 – – – – 1.9 – 1.0 – 

高知属 Kochinema OP 4 – – 1.9 – 1.3 – 0.3 – 

微矛线属 Microdorylaimus OP 4 – – – – 0.6 – – – 

缢咽属 Paraxonchium OP 5 1.0 – – – 0.3 – – – 

索努斯属 Thonus OP 4 4.7 – 3.5 – 7.9 – 2.2 – 

盘咽属 Discolaimus OP 5 – – 0.3 0.4 0.3 0.8 0.3 1.6 

Paractinolaimus OP 5 – <0.1 – – – – – – 

狭咽属 Discolaimium OP 5 1.9 – 7.6 0.4 5.4 0.8 2.2 1.6 

Paravulvus OP 5 0.3 – 6.7 – 4.8 – 0.3 – 

属数 Genera number     21 16 22 23 25 27 19 28 

I 表示形态学鉴定法, II 表示高通量测序法, “–”表示该方法下不存在对应的线虫属。BF: 食细菌线虫; PP: 植物寄生线虫; FF: 食真菌线虫; OP: 
杂食–捕食线虫。CL, Cropland; NR, Natural grassland; CK, Caragana korshinskii plantation; MS, Medicago sativa grassland. I and II represent 
morphological identification method and high-throughput sequencing method, respectively. “–” indicates that the nematode genus was not found. BF, 
Bacterial-feeding nematodes; PP, Plant parasites; FF, Fungal-feeding nematodes; OP, Omnivores-Predators.  
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图2  宁南山区不同植被类型下土壤线虫群落的主成分分析。A: 形态学鉴定法; B: 高通量测序法。 
Fig. 2  Principal component analysis of soil nematode communities in the sampling sites under different vegetation types in the 
mountainous region of southern Ningxia. A, Morphological identification method; B, High-throughput sequencing method. 

 

 
 
图3  宁南山区不同植被类型样地中土壤线虫各营养类群的

相对多度(平均值 + 标准误)。A: 形态学鉴定法; B: 高通量

测序法。BF: 食细菌线虫; FF: 食真菌线虫; PP: 植物寄生

线虫; OP: 杂食–捕食线虫。不同小写字母表示样地间差异

显著(P < 0.05)。 
Fig. 3  Relative abundance (mean + SE) of soil nematode 
trophic groups in the sampling sites under different vegetation 
types in the mountainous region of southern Ningxia. A, 
Morphological identification method; B, High-throughput 
sequencing method. BF, Bacterial-feeding nematodes; FF, 
Fungal-feeding nematodes; PP, Plant parasites; OP, 
Omnivores-Predators. Different lowercase letters indicate 
significant difference at the 0.05 level. 

 
的组成格局具有明显差异, 与苜蓿人工草地相比, 

自然恢复草地与柠条人工林地的线虫群落组成与

农田土壤线虫群落组成差异更为显著(图2A)。 

在4种植被类型样地中, 采用形态鉴定法共得

到食细菌线虫7属, 食真菌线虫3属, 植物寄生线虫

7属, 杂食–捕食线虫10属, 其数量分别占线虫总数

量的29.36%、18.35%、35.24%和17.05% (表4)。不

同植被恢复方式对线虫群落营养类群结构存在显

著影响(图3A)。食细菌和植物寄生线虫的相对多度

在4种植被类型样地间差异均不显著(P > 0.05), 但

食细菌线虫相对多度在农田土壤中最大(35.5%), 

并按苜蓿人工草地、柠条人工林地和自然恢复草地

的顺序呈递减趋势; 而对于植物寄生线虫, 在农田

土壤中其相对多度(24.5%)则显著低于其他样地(图

3A)。与植物寄生线虫相反, 食真菌线虫在农田土壤

中的相对多度(30.1%)显著高于其他样地(P < 0.05) 

(图3A)。杂食–捕食线虫在自然恢复草地(21.9%)和

柠条人工林地(26.3%)中相对多度显著高于苜蓿人

工草地(9.2%)和农田(9.9%) (P < 0.05) (图3A)。 

2.2.2  高通量测序 

在4种不同植被类型样地中, 采用高通量测序

法共检测到线虫42属, 包含84个OTU, 隶属于3纲4

目26科 , 显著高于形态学鉴定结果(表3, 表4)。

Pearson相关分析结果表明, 在两种不同的分析方法

下, 15个共有线虫属在所有样地中的相对多度没有

表现出任何的相关关系(表5)。 

与形态学鉴定结果不同, 高通量测序结果中3

种植被恢复样地中的线虫属数均高于对照农田样

地(16属), 且以苜蓿人工草地(28属)和柠条人工林

地(27属)中的线虫属数更多。不同样地的线虫优势

属也发生显著改变(表4)。在农田土壤中, 瘤咽属

(Tylencholaimellus)、头叶属、拟丽突属(Acrobeloides)

和茎属为优势线虫属, 总体比例为72.8%。对于植被

恢复样地, 针属(Paratylenchus)在自然恢复草地、柠

条人工林地和苜蓿人工草地中均为优势线虫属, 其

相对多度分别为61.5%、39.9%和34.4% (表4)。自然 
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表5  形态学鉴定法和高通量测序法下共有线虫属相对多度

的相关性分析 
Table 5  Pearson correlation analysis between the relative 
abundance of all nematode genera that were identified by both 
morphological identification method and high-throughput 
sequencing method  

线虫属 

Nematode genus 
营养类群 
Trophic group 

r  P  

头叶属 Cephalobus BF 0.455 0.14  

拟丽突属 Acrobeloides BF –0.007 0.98  

茎属 Ditylenchus PP 0.061 0.85  

垫刃属 Tylenchus PP –0.168 0.60  

螺旋属 Helicotylenchus PP –0.305 0.34  

短体属 Pratylenchus PP –0.080  0.80  

盘旋属 Rotylenchus PP –0.183 0.57  

矮化属 Tylenchorhynchus PP –0.062 0.85  

剑属 Xiphinema PP 0.202 0.53  

滑刃属 Aphelenchoides FF –0.196 0.54  

真滑刃属 Aphelenchus FF 0.266 0.40  

垫咽属 Tylencholaimus FF –0.144 0.66  

孔咽属 Aporcelaimellus OP 0.020  0.95  

前矛线属 Prodorylaimus OP 0.291 0.36  

盘咽属 Discolaimus OP –0.292 0.36  

表格中营养类群(BF、PP、FF和OP)含义见表4. The meanings of 
trophic groups (BF, PP, FF and OP) see Table 4. 
 
恢 复 草 地 中 优 势 线 虫 属 还 包 括 大 默 林 属

(Amplimerlinius)和轮线虫属(Criconemoides), 相对

多度分别为11.0%和10.2%, 而柠条人工林地中的优

势属还包括独壁齿属(Campydora)和轮线虫属, 相

对多度分别为14.4%和13.6%, 苜蓿人工草地中的优

势属还包括瘤咽属, 相对多度为11.2% (表4)。此外, 

与形态学方法相比, 高通量测序法在检测稀有线虫

属(相对多度< 1%)方面表现出更大的优势, 在农田

中检测到6个稀有属 , 在植被恢复样地中检测到

12–17个稀有属, 其中部分线虫属的相对多度甚至

小于0.1% (表4)。 

基于属水平上的线虫群落组成, 对所有样地的

土壤线虫群落进行主成分分析结果表明, 第一轴和

第二轴的变异信息解释率分别为45.4%和17.1% (累

计达62.5%) (图2B), 略高于形态学鉴定得出的结

果。3种植被恢复样地的土壤线虫群落组成格局均

与农田具有显著差异, 而自然恢复草地与柠条人工

林地的线虫群落组成相似性较高, 且与农田的差异

更显著, 这与形态学鉴定法所得到的分析结果相似。 

高通量测序结果表明, 所有样地中共包括食细

菌线虫6属, 食真菌线虫6属, 植物寄生线虫22属, 

杂食–捕食线虫8属, 其相对多度分别为14.02%、

12.63%、62.39%和10.96% (表4)。植被类型对土壤

线虫群落营养类群结构有重要影响(图3B)。对于食

细菌和食真菌线虫, 其相对多度均表现为农田土壤

显著高于植被恢复土壤(自然恢复草地 < 柠条人工

林地 < 苜蓿人工草地) (P < 0.05), 而植物寄生线

虫则呈现相反的趋势, 植被恢复显著提高了土壤中

植物寄生线虫的相对多度, 但在自然恢复草地、柠

条人工林地、苜蓿人工草地中依次呈递减趋势, 杂

食–捕食线虫则在柠条人工林地中显著高于其他样

地(图3B)。 

2.3  土壤线虫生态指数 

基于形态学鉴定和高通量测序法分析土壤线

虫群落的多样性特征, 发现两种方法所测得的线虫

群落多样性指数有显著差异, 在不同植被类型样地

间的变化规律也有所不同(表6)。形态学鉴定法的结

果表明, 线虫群落Shannon多样性指数(H')和Pielou

均匀度指数(J')均为柠条人工林地 > 自然恢复草

地 > 农田 > 苜蓿人工草地, Simpson优势度指数(λ)

则表现出相反的趋势(表6), 这表明柠条人工林地和

自然恢复草地显著提高了土壤线虫群落多样性。成

熟度指数(MI)在不同植被类型样地间差异显著, 而

Margalef丰富度指数(SR)、植物寄生线虫指数(PPI)、
瓦斯乐卡指数(WI)和线虫通路指数(NCR)均在样地

间无显著差异(表6)。SR指数在农田中最高, 在柠条

人工林地、自然恢复草地和苜蓿人工草地中依次降

低(表6)。MI和PPI指数在柠条人工林地和自然恢复

草地中最高, 其次为苜蓿人工草地, 而在农田中最

低, 而WI指数呈相反趋势, 在植被恢复土壤中则均

低于农田, 特别是在自然恢复草地中(表6)。所有样

地的NCR指数均大于0.5, 这说明4种样地的土壤食

细菌线虫数量高于食真菌线虫, 特别是在3种植被

恢复样地中, 其NCR指数均高于农田(表6)。 

高通量测序分析结果表明, 在所有样地中, 土

壤线虫群落的H'和J'指数均低于形态学鉴定法的分

析结果, 并且在植被恢复后无显著变化甚至在自然

恢复草地中有所下降(表6), 而λ指数则相反, 其数

值高于形态学鉴定的分析结果, 并在自然恢复草地

中最高(表6)。SR指数在植被恢复土壤中较农田土壤

显著提高, 其变化趋势为柠条人工林地 > 苜蓿人

工草地 > 自然恢复草地 > 农田(表6), 表明植被

恢复显著提高了土壤线虫群落丰富度。MI指数在自 
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表6  形态鉴定法和高通量测序法下宁南山区不同植被类型样地中土壤线虫生态指数 
Table 6  Soil nematode ecological indexes in the sampling sites under different vegetation types in the mountainous region of 
southern Ningxia determined by morphological identification and high-throughput sequencing methods 

 H' λ J' SR MI PPI WI NCR 

形态学鉴定法 Morphological identification method             

农田 Cropland (CL) 2.24bc 0.15ab 0.81bc 2.97a 2.38c 2.43a 2.90a 0.54a 

自然恢复草地 Natural grassland (NR) 2.48ab 0.12b 0.86ab 2.53a 3.10a 2.75a 0.98a 0.57a 

柠条人工林地 Caragana korshinskii plantation (CK) 2.68a 0.09b 0.90a 2.81a 3.07a 2.80a 1.33a 0.66a 

苜蓿人工草地 Medicago sativa grassland (MS) 2.05c 0.19a 0.76c 2.20a 2.73b 2.51a 1.53a 0.69a 

         

高通量测序 High-throughput sequencing           

农田 Cropland (CL) 1.54a 0.28a 0.60a 2.21b 2.76a 2.00a 4.58a 0.49a 

自然恢复草地 Natural grassland (NR) 0.95a 0.46a 0.30b 3.67ab 3.71a 2.29a 0.08b 0.67a 

柠条人工林地 Caragana korshinskii plantation (CK) 1.45a 0.30a 0.42ab 5.04a 3.55a 2.44a 0.31b 0.63a 

苜蓿人工草地 Medicago sativa grassland (MS) 1.79a 0.24a 0.56ab 4.62a 3.39a 2.27a 0.90b 0.34a 

在同一测定方法下, 同列不同小写字母表示样地间差异显著(P < 0.05)。H': Shannon多样性指数; λ: Simpson优势度指数; J': Pielou均匀度指数; 
SR: Margalef丰富度指数; MI: 成熟度指数; PPI: 植物寄生线虫指数; WI: 瓦斯乐卡指数; NCR: 线虫通路比值。 
Under the same method, different lowercase letters in the same column indicate significant difference at the 0.05 level. H', Shannon diversity index; λ, 
Simpson dominance index; J', Pielou evenness index; SR, Margalef richness index; MI, Maturity index; PPI, Plant parasites index; WI, Wasilewska 
index; NCR, Nematode channel ratio.  

 
然恢复草地和柠条人工林地中最高, 其次为苜蓿人

工草地, 而在农田中最低, 而PPI指数也在3种植被

恢复样地中均较农田有所提高(表6)。WI指数同样在

自然恢复草地和柠条人工林地中最高, 而在农田中

最低, 但在所有植被恢复样地中均小于1 (表6)。

NCR指数在自然恢复草地和柠条人工林地中高于

农田并大于0.5, 而在苜蓿人工草地中明显降低并

小于0.5, 说明苜蓿人工草地中食真菌线虫数量高

于食细菌线虫, 表明真菌通道的相对重要性在苜蓿

人工草地中可能比其他植被类型高, 这与形态分类

鉴定所得到的结果并不一致(表6)。 

 

线虫广泛存在于土壤生态系统, 是土壤食物网

的重要组分, 直接参与土壤的物质循环和能量流动, 

对土壤生态系统结构和功能具有重要的指示和调

控作用, 在恢复生态学领域受到广泛关注(Yeates, 

1979, 1981; Niles & Freckman, 1998; Bongers & 

Ferris, 1999)。我国对于土壤线虫的研究起步较晚, 

于20世纪90年代末才陆续展开报道, 且已有研究多

基于传统的形态学方法(胡锋等, 1999; 李辉信等, 

2002; 张伟东等, 2010; 朱柏菁等, 2019)。21世纪以

来, 分子生物学的快速发展使得高通量测序技术逐

渐被应用于线虫群落的相关研究(Powers et al, 2009; 

Kerfahi et al, 2016; 薛蓓等, 2019)。由于该技术具备

耗时少、灵敏度高等特点(吴鹏等, 2019), 因而对于

物种多样性的检测相比于形态学方法更为高效。迄

今为止, 已有研究多采用单一的形态学鉴定或高通

量测序方法对线虫群落进行分析(薛蓓等, 2019; 王

宇彤和牛克昌, 2020)。近年来, 关于两种方法的对

比研究也开始受到关注(Geisen et al, 2018; Griffiths 

et al, 2018; Du et al, 2020; Gao et al, 2021), 已有研

究结果表明, 形态学鉴定与高通量测序法在分析土

壤线虫群落方面各有优势与不足, 因此有必要在不

同区域和生态系统中开展更多的研究, 分析和比较

不同方法测定结果的差异, 以促进标准化土壤线虫

群落测定方法的建立。 

本研究同时采用形态学鉴定和高通量测序两

种方法, 对宁南山区典型植被恢复方式下土壤线虫

群落进行了对比分析。研究结果表明, 采用不同分

析方法所测得的土壤线虫群落, 在线虫多度、群落

组成和结构, 以及多样性和生态功能指数等方面均

有所不同, 并且在不同植被类型样地间的变化趋势

也有明显的差异, 这说明不同的分析方法对于准确

测定线虫群落特征, 探索不同植被恢复方式下土壤

线虫群落的响应格局及其生态学意义具有重要影

响(Geisen et al, 2018; Griffiths et al, 2018)。 

3.1  基于形态学鉴定与高通量测序法的土壤线虫

多度比较 

在线虫多度方面, 形态学鉴定法能够更为准确

3  讨论 
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地测定土壤中线虫的绝对多度, 在4种样地中共分

离线虫7,168条, 平均密度为597条/100 g干土。尽管

高通量测序具有覆盖面广、灵敏度高的技术优势

(Oliveira et al, 2004; 吴鹏等, 2019), 却局限于以相

对多度表征不同物种的数量特征, 无法准确评估土

壤线虫绝对多度的增加或减少(Vandeputte et al, 

2017)。虽然通过比较隶属于线虫动物门的总序列条

数, 能一定程度上了解线虫多度的变化规律(黄平

平等, 2017), 但在本研究中, 所有样地均存在着超

过55%的序列无法识别, 而其中可能有相当比例的

未被识别线虫物种, 因此会导致土壤中的线虫多度

被低估, 这与目前线虫基因数据库还不够完善有关。 

对比两种方法的分析结果, 在不同植被类型样

地中, 土壤线虫的绝对密度或序列条数的变化规律

略有不同, 但柠条人工林和自然恢复草地中的线虫

数量和序列条数均高于苜蓿草地和农田。已有研究

表明, 土壤线虫多度是反映土壤资源总体有效性的

有效指标(李辉信等, 2002; Neher, 2010)。在本研究

中, 土壤线虫多度也与有机碳、全氮和无机氮含量

的变化趋势相一致(表2), 这可能是因为人工林和自

然恢复的草地植被比人工草地能更加有效地促进

地上植物生物量和物种多样性的提高(莫保儒等, 

2010; 张笑培等, 2011), 因而显著改善了输入土壤

的资源数量及质量(李辉信等, 2002; Wang et al, 

2015), 为土壤线虫提供了更为丰富多样的食物资

源(王跃棠等, 2018)。此外, 苜蓿生长过程中会不断

累积自毒化感物质, 导致根系受损、植株退化, 因

此可能会抑制土壤线虫数量的增长 (李彦斌等 , 

2007)。 

3.2  基于形态学鉴定与高通量测序法的土壤线虫

群落组成和结构比较 

一般而言, 传统的形态学鉴定方法通常是将线

虫分类鉴定至属水平, 若要进一步鉴定至物种水平, 

需要耗费大量的时间, 而高通量测序技术则可检测

到OTU水平上的线虫群落组成, 因而能够提供更加

丰富的线虫群落信息。与已有研究结果相似(Geisen 

et al, 2018), 我们发现, 在不同生物学分类水平上, 

高通量测序技术检测到的线虫类群数均高于形态

学鉴定法。在4种样地中, 采用形态学鉴定法共鉴定

出线虫2纲3目18科27属, 而高通量测序法鉴定出84

个线虫OTU单元, 隶属于3纲4目26科42属。这可能

是由于采用形态鉴定法时, 对线虫进行分离提取的

过程会造成部分线虫的损失。例如, 已有报道指出, 

浅盘法对行动不太活跃的线虫提取效率不高, 而蔗

糖离心法则会导致部分线虫在提取过程中虫体被

破坏(Jenkins, 1964)。同时, 为提高实验效率, 形态

学鉴定法通常只对从土样中分离提取的一部分线

虫(随机选取至少100条线虫)进行鉴定, 导致测得的

线虫类群数低于实际数值(Geisen et al, 2018)。与形

态学方法不同, 高通量测序法能够对土壤样品中所

包含的整个线虫群落的基因组进行提取和测序, 因

而能检测到更多的线虫类群(黄平平等, 2017)。此外, 

高通量测序法在鉴定稀有线虫类群方面具有更加

明显的优势。在每个样地中高通量测序法较形态学

鉴定法都能检测到更多的稀有线虫属, 其中部分稀

有属的相对多度甚至低于0.1%。 

然而, 尽管高通量测序法能够检测到更多的线

虫属, 但采用形态学方法鉴定出的部分线虫属, 并

未包含在高通量测序的检测结果中, 例如属于食细

菌线虫的丽突属、鹿角唇属(Cervidellus)、板唇属

(Chiloplacus)、真头叶属 (Eucephalobus)和小杆属

(Rhabditis), 以 及 杂 食 – 捕 食 线 虫 真 矛 线 属

(Eudorylaimus)、微矛线属(Microdorylaimus)、缢咽

属 (Paraxonchium)、索努斯属 (Thonus)、狭咽属

(Discolaimium)和Paravulvus属线虫。这导致相较于

形态学鉴定法, 高通量测序法检测出的食细菌线虫

和杂食–捕食线虫的属数与相对多度均有所下降。

相反地, 高通量测序法共测得植物寄生线虫22属, 

相对多度为62.39%, 显著高于形态学方法的测定结

果(7属, 35.24%)。这些研究结果表明, 两种分析方

法在检测不同营养类群线虫属时可能各具优势。高

通量测序法提取DNA所用土壤量远低于形态学鉴

定法, 测序过程中还可能存在线虫DNA提取不完全

和PCR扩增偏向性等因素, 导致其对部分线虫类群

检测率偏低(von Wintzingerode et al, 1997; Darby et 

al, 2013; Geisen et al, 2018)。此外, 本研究中每个样

地采集的混合土样重复数量偏少, 所测得的线虫群

落特征可能会受到土壤异质性的强烈影响。因此, 

在未来研究中有必要增加试验重复数, 以提高测定

结果的代表性和准确性。同时, 结合形态学鉴定和

高通量测序两种方法, 有助于涵盖更多的土壤线虫

类群, 更为准确地评估土壤生物多样性。 

在不同植被类型样地间, 土壤线虫群落的组成

和结构发生显著改变, 这在两种方法的分析结果中
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都有所体现。PCA分析结果指出, 无论采用何种方

法, 在农田土壤与植被恢复样地之间, 土壤线虫群

落组成格局存在明显差异。从农田到植被恢复样地, 

土壤线虫群落中的优势属从食真菌和食细菌线虫

变为植物寄生线虫。与之相对应, 线虫群落的营养

类群结构也发生显著改变, 其中食微线虫(食细菌

线虫、食真菌线虫)比例明显降低, 而植物寄生线虫

比例大幅度升高。食微线虫(食细菌线虫、食真菌线

虫)是农田中的优势类群, 这在许多研究中都得到

了证实 (Sohlenius & Sohlenius, 1980; 张晓珂等 , 

2018; 耿德洲等, 2020)。植被恢复促进了植物的生

长和物种多样性的增加, 导致土壤中的根系资源的

数量和质量显著上升, 为植物寄生线虫提供了更加

充足和多样化的食物来源(耿德洲等, 2020), 同时也

进一步增强了土壤中线虫微生境的异质性(王跃棠

等, 2018), 使土壤食物网结构更为复杂, 生态系统

稳定性增强, 因而指示食物网复杂性的杂食–捕食

线虫比例也有所上升(Kardol et al, 2005)。两种分析

方法均检测到柠条人工林中杂食–捕食线虫的相对

多度最高, 这表明该植被恢复方式下土壤食物网结

构化程度高, 生态系统最为稳定成熟(Kardol et al, 

2005) 

值得注意的是, 尽管形态学鉴定法和高通量测

序法对线虫群落格局的分析结果有一定的相似之

处, 但不同的分析方法下样地间线虫群落的变化趋

势还是有着显著差异。在属水平上, 两种分析方法

检测到了15个共有线虫属, 但在两种方法之间这些

属的相对多度未表现出任何的显著相关关系(表5)。

在3种植被恢复样地中, 优势线虫属也随分析方法

的不同而发生了改变, 其中高通量测序法下植物寄

生性针属线虫在群落中占据绝对优势(相对多度

34.4%–61.5%), 但在形态学鉴定法下该属并未被检

测到。此外, 高通量测序较形态学鉴定法能检测到

更多的植物寄生类稀有线虫属, 特别是在植被恢复

样地中。这些结果说明, 高通量测序法在植被恢复

样地中能够检测到更为丰富和多样的植物寄生线

虫类群, 导致这些样地中植物寄生线虫的比例较农

田均有大幅度增加, 而这种变化趋势在形态学鉴定

法下并不显著。植物寄生线虫是一类重要的地下植

食者, 它们对植物的取食能够改变植物的生长状况

和群落组成, 其数量和组成的变化对植被恢复的过

程、方向和效应可能有着重要的影响(Wurst et al, 

2010)。因此 , 采用高通量测序法有助于更深入全面

地探索不同植被恢复方式下植物寄生线虫的变化规

律及其所起的作用(Oliveira et al, 2004), 而这可能

是影响黄土高原地区植被可持续发展的重要因素。 

然而, 与形态学鉴定法相比, 高通量测序法在

植被恢复样地中检测到的食细菌线虫的属数和相

对多度较农田的下降幅度极为显著, 尤其是自然恢

复草地, 而该样地中食真菌和杂食–捕食线虫的相

对多度也明显低于形态学鉴定法的分析结果, 这无

疑与其较高的植物寄生线虫相对多度有关。因此, 

仅采用高通量测序法对土壤线虫群落进行测定, 有

可能会限制我们对植被恢复中土壤食物网的结构

复杂性和功能多样性的认识, 导致植物能量通道在

土壤食物网中的重要性被过分高估。 

3.3  基于形态学鉴定与高通量测序法的土壤线虫

生态指数比较 

线虫群落生态指数是反映土壤生物多样性以

及食物网结构与功能的重要参数(Ferris et al, 2001; 

邵元虎和傅声雷, 2007; 张晓珂等, 2018)。本研究发

现, 在两种分析方法下不同植被恢复样地间多项线

虫生态指数的变化趋势发生了显著改变, 而这会在

很大程度上影响我们对植被恢复的生态环境效应

进行评价。 

已有研究表明, 植被恢复通过改善进入土壤的

资源数量和质量(胡婵娟和郭雷, 2012), 能够显著提

高土壤线虫多样性(张伟东等, 2010; Guan et al, 

2015)。本研究中, 形态学鉴定法的分析结果也得到

了相似的结论, 即与农田相比, 柠条人工林和自然

恢复草地显著提高了土壤线虫Shannon多样性指数

和Pielou均匀度指数, 降低了Simpson优势度指数, 

特别是柠条人工林的作用更为显著, 这也再次证实

了人工林和自然恢复草地对输入土壤的资源具有

显著改善作用(吴东辉等, 2007; 王跃棠等, 2018)。

然而, 在高通量测序法下, 3种植被恢复样地的线虫

H'和J'并未得到显著提高, 甚至较农田水平有所下

降, 而λ则相反。显而易见, 这是由于高通量测序法

下, 植被恢复样地中个别植物寄生线虫(针属线虫)

占据绝对优势, 导致线虫多样性显著下降。此外, 

形态学鉴定结果显示土壤线虫Margalef丰富度指数

在不同样地间无显著差异, 但在高通量测序法下SR
在植被恢复后有了显著的提高, 特别是在柠条人工

林中, 这主要与高通量测序能在植被恢复样地中检
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测到更多的植物寄生线虫属有关。我们的研究结果

表明, 采用不同的线虫群落分析方法会导致土壤线

虫多样性对植被恢复的响应格局发生改变, 其中形

态学鉴定法能够更好反映不同植被恢复方式对土

壤线虫多样性的影响, 而高通量测序法则在指示线

虫丰富度上更具优势。 

成熟度指数(MI)是指示土壤食物网稳定性和生

态系统成熟度的重要参数(Bongers, 1990)。形态学

鉴定和高通量测序结果均表明, MI在不同样地间排

列顺序为自然恢复草地和柠条人工林地 > 苜蓿人

工草地 > 农田, 这再次证实了自然恢复草地与人

工林不仅能够有效促进地上植物群落的恢复(莫保

儒等, 2010; 张笑培等, 2011), 还促使土壤生态系统

向更加成熟稳定的方向发展(Bongers, 1990)。在两

种分析方法下, 3种植被恢复样地中植物寄生线虫

指数也较农田有一定上升, 这表明植被恢复在改善

地上植物群落生长状况的同时 (胡婵娟和郭雷 , 

2012), 也会导致来自地下植食者的危害增加

(Bongers et al, 1997), 当这种危害达到一定程度时, 

有可能会对植被的生长和恢复造成负面影响(杜晓

芳等, 2018)。相应 地, 在两种分析方法下, 植被恢复

也都显著降低了瓦斯乐卡指数(WI), 特别是在自然

恢复草地中, 这表明土壤食物网依赖根系资源的程

度显著增加, 而对微生物资源的依赖程度下降, 土

壤健康状况受到影响(Wasilewska, 1994), 这种影响

在高通量测序法下更为显著。线虫通路指数(NCR)

能够一定程度上反映土壤中有机质的分解途径的

变化, 形态学鉴定结果表明不同植被类型的土壤线

虫NCR指数均大于0.5, 这说明所有样地的土壤食

细菌线虫数量均高于食真菌线虫。然而高通量测序

法检测到苜蓿人工草地的食真菌线虫相对多度较

高, 因此NCR指数小于0.5并明显低于其他样地, 表

明苜蓿人工草地中真菌通道在有机质分解中的相

对重要性可能比其他植被类型更高, 这更符合已有

的研究结果, 即丛枝菌根真菌能够与豆科植物形成

共生体, 导致真菌数量增加(黄艳飞等, 2019), 为食

真菌线虫提供了更多的食物资源(Cesarz et al, 2015), 

因而提高了真菌通道的重要性。 

 

本研究同时采用形态学鉴定与高通量测序两

种方法, 对比分析了宁南山区不同植被恢复方式下

土壤线虫的数量、群落组成和结构, 以及生态指数

特征。两种分析方法的测定结果均表明, 在柠条人

工林地和自然恢复草地中, 土壤线虫数量相较于农

田显著增加, 群落中食细菌和食真菌线虫的相对多

度显著下降, 而植物寄生线虫和杂食–捕食线虫的

相对多度大幅度上升, 这也导致线虫成熟度指数和

植物寄生线虫指数明显提高, 而瓦斯乐卡指数有所

下降。两种分析方法在测定线虫群落的不同特征方

面各具优势。形态学鉴定能够更好地提供土壤线虫

的绝对多度的相关信息, 而高通量测序法仅能测定

不同线虫类群的相对多度。高通量测序法较形态学

鉴定法能检测到更多的线虫类群数, 但相比形态学

鉴定法, 高通量测序法在植被恢复样地中检获的植

物寄生线虫属数和相对多度显著增加, 而对食细菌

线虫和杂食–捕食线虫的检测效率偏低, 使得土壤

线虫群落组成、结构和生态指数(特别是WI指数)在

植被恢复样地与农田之间的差异更为显著, 这可能

与该方法提取DNA所用的土壤量偏少, 以及线虫

DNA提取不完全和PCR扩增偏向性等有关。总之, 

高通量测序法有助于更好地探索植被恢复过程中

植物寄生线虫的变化, 但同时也可能会低估其他线

虫营养类群的作用, 使植物寄生线虫对土壤生物多

样性与生态系统健康状况的影响被过度放大, 因此

需谨慎解释其分析结果, 并有必要增加采样频度和

试验重复数以提高测定结果的代表性和准确性。在

未来, 仍需开展更多的方法对比研究并建立标准化

的线虫群落分析方法, 为发挥线虫的生态指示作用, 

探索和评价植被恢复对土壤生态系统的影响提供

方法支持。 
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