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摘　 要　 建植紫花苜蓿人工草地是黄土高原植被恢复的重要措施之一。 土壤微生物和线虫
群落特征是评价和调控植被恢复的生态环境效应的重要依据。 本研究在宁夏南部山区选取
不同种植年限（１、２、６ 和 １２ 年）的紫花苜蓿人工草地为研究样地，以农田和天然草地作为对
照，探索黄土高原人工草地植被恢复过程中土壤微生物和线虫群落的演变规律及其影响因
素。 结果表明： １）种植苜蓿显著提高了土壤细菌群落的 Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数，
并在种植苜蓿后第 ６ 年达到最高，但在种植 ６ 年和 １２ 年后真菌群落多样性降低；随着苜蓿种
植年限的增加，真菌群落组成从农田逐渐向天然草地方向演变；２）土壤线虫数量与细菌群落
多样性的变化趋势相同，在种植苜蓿后第 ６ 年出现峰值，该时期线虫群落结构组成与农田较
相似，苜蓿 １２ 年样地则更接近天然草地；随着苜蓿种植年限的增加，食细菌线虫、植食性线虫
比例总体呈上升趋势，食真菌线虫、杂食 ／ 捕食线虫比例呈下降趋势，土壤成熟度指数（ＭＩ）逐
渐减小，植物寄生线虫指数（ＰＰＩ）和线虫通路指数（ＮＣＲ）则不断增大；３）在苜蓿人工草地植
被恢复过程中，土壤有机碳、全氮和速效磷对土壤微生物群落结构影响较大，并进一步影响线
虫群落结构；细菌和真菌群落优势类群和多样性与线虫的不同营养类群及生态指数之间存在
密切联系，表明微生物群落结构与多样性对线虫群落具有显著影响；在不同种植年限苜蓿草
地中，植物的生物量与多样性的变化可能通过影响土壤微生物与线虫食物资源状况从而引起
其群落特征的改变。
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ｏｎ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ． Ｉｎ Ｍ． ｓａｔｉｖａ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ ｙｅａｒｓ， ｃｈａｎｇｅｓ
ｉｎ ｐｌａｎｔ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｍｉｇｈｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｆｆｅｃｔ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
ｔｈｒｏｕｇｈ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅｉｒ ｆｏｏｄ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ．

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｄｕｒａｔｉｏｎ； ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ．

　 　 黄土高原是全球生态环境最为脆弱的地区之

一，水土流失和土壤退化问题十分严重［１］。 人工草

地植被建设是黄土高原干旱与半干旱地区重要的植

被恢复措施，在加速植被恢复演替、改善生态环境和

促进当地畜牧业发展过程中发挥关键作用［２］。 紫

花苜蓿（Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｓａｔｉｖａ）是黄土高原分布广泛的人

工植被类型，由于其产量高、营养丰富、生态适应性

强，在防治水土流失和土壤退化方面有着重要的作

用［３］。 然而，不同种植年限的紫花苜蓿生长情况有

所不同。 在黄土高原半干旱地区，紫花苜蓿生长盛

期持续时间最多不超过 ５～６ 年，到 ６～７ 年之后产草

量迅速下降，１０ 年后逐渐退化演变为自然草地群

落［２］。 这种阶段性生长差异进一步对土壤生态系

统造成影响，导致不同种植年限的苜蓿人工草地，其
土壤水分、容重、团聚体稳定性、有机碳和养分含量

等都有着显著的差异［４－７］。 因此，研究黄土高原不

同种植年限紫花苜蓿人工草地的土壤环境变化，对
了解和评价苜蓿草地生长和退化过程及其对土壤质

量的影响，科学指导黄土高原草地植被恢复具有重

要意义。
微生物和线虫是土壤中数量和种类最为丰富的

两类生物，占据着食物网的关键位置，参与根际有机

质分解和养分周转等重要土壤生态过程，是土壤生

态系统中最活跃的部分［８－９］，二者之间存在密切的

联系［１０］。 草地植被恢复能够通过影响进入土壤的

资源数量和质量，对微生物和线虫群落的组成和结

构产生显著影响［１１－１２］，而这些影响对植物的生长及

植物群落的恢复起着重要的反馈作用［１３］。 与土壤

理化性质相比，微生物和线虫能够更为敏感和迅速

地反 映 土 壤 质 量 状 况、 生 态 系 统 功 能 的 变 化

等［１４－１５］，目前已被广泛应用于指示和评价植被恢复

的生态环境效应。 已有研究表明，建植苜蓿对土壤

微生物群落有显著影响。 Ａｇｎｅｌｌｏ 等［１６］ 对评估法国

地区苜蓿植被恢复潜力的研究中发现其能够有效提

高根际微生物活性；邰继承［１７］对内蒙古灰色草甸土

的研究发现，种植苜蓿能够有效促进微生物群落的

发展，且种植 ５ 年的紫花苜蓿土壤细菌数量高于种

植 ２ 年苜蓿地，真菌数量则变化不大。 在黄土高原

半干旱区，Ｙａｎｇ 等［１８］、赵彤等［１９］对不同土地利用方

式下细菌群落的研究中发现，苜蓿能提高细菌群落

多样性。 而对于土壤线虫群落，吴东辉等［１２］ 研究发

现，苜蓿能够明显改善松嫩平原中度退化草地土壤

线虫的多样性。 但是在黄土高原地区土壤线虫的相

关研究较少，且有关草地植被恢复过程中土壤线虫

和微生物群落的同步变化及其相互关系的研究处于

空白。 因此，研究紫花苜蓿人工草地的土壤微生物

与线虫群落的变化规律及其相互关系对评价和调控

紫花苜蓿人工草地的恢复过程与生态效应具有重要

意义。
本研究在黄土高原半干旱区选取不同种植年限

的紫花苜蓿人工草地为研究对象，以农田和天然草

地为对照，通过分析土壤微生物和线虫群落的组成、
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结构和多样性特征及二者之间的相互关系，及其与

土壤理化性质的相关关系，探索黄土高原人工草地

植被恢复过程中土壤微生物和线虫群落的演变规律

及二者之间的联系，从土壤食物网角度为综合评价

该地区人工草地植被恢复的生态环境效应，探寻合

理的人工草地种植和管理措施提供科学依据。

１　 研究地区与研究方法

１􀆰 １　 研究区概况

研究区位于宁夏回族自治区固原市原州区河川

乡上黄村（３５°６０′—３６°２′ Ｎ，１０６°２７′—１０６°２９′ Ｅ，海
拔 １５３４ ～ １７３３ ｍ），属于半干旱中温带向暖温带过

渡的季风气候区，年均气温 ７． １ ℃，年均降水量

４２０ ｍｍ，干燥度 １．５～２．０，无霜期 １５０ ｄ，土壤主要类

型是黄绵土。 该地区为农牧交错生态区，土壤侵蚀

及水土流失较为严重，自 ２０ 世纪 ９０ 年代末被列为

退耕还林还草重点示范区以来，该地区的植被覆盖

情况逐渐得到改善，分布有大面积紫花苜蓿人工草

地试验区和示范区，天然草地以百里香 （ Ｔｈｙｍｕｓ
ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ）、长芒草（ Ｓｔｉｐａ ｂｕｎｇｅａｎａ）、星毛委陵菜

（Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ａｃａｕｌｉｓ）、二裂委陵菜（Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ｂｉｆｕｒｃａ）、
蓑草（Ｅｕｌａｌｉｏｐｓｉｓ ｂｉｎａｔａ）、冰草（Ａｇｒｏｐｙｒｏｎ ｃｒｉｓｔａｔｕｍ）
等为主；该地区农作物以玉米（Ｚｅａ ｍａｙｓ）为主，少数

种植燕麦（Ａｖｅｎａ ｓａｔｉｖａ）和高粱（Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏ）。
１􀆰 ２　 试验设计

在野外植被调查的基础上，于研究区选择地理

位置与地形相似的 ４ 种不同种植年限（退耕年限为

１、２、６ 和 １２ 年）的紫花苜蓿人工草地为研究样地，
并以农田（种植玉米，耕种＞２０ 年）和天然草地（自
然草地植被恢复＞５０ 年）为对照。 样地基本概况如

表 １ 所示。 在每个样地中，设置 ３ 个 １０ ｍ×１０ ｍ 取

样小区，小区之间及其与样地边界之间的距离均大

于 １０ ｍ。 在每个采样小区中，按照“Ｓ”型多点采样

法，沿“Ｓ”形路线均匀设置 １２ 个取样点（取样点距

离植株基部 ３ ｃｍ 左右），去除土壤表面凋落物层后，
用土钻采集 ０ ～ １０ ｃｍ 土壤样品，并进行混合，用无

菌塑封袋密封后，于冰盒冷藏并迅速带回实验室。
采集的土壤样品分为 ３ 份，一份过 ５ ｍｍ 筛后置于

冰箱（４ ℃）内，用于分离提取土壤线虫和测定土壤

活性碳氮指标；一份－２０ ℃冷冻保存用于土壤微生

物群落的测定；一份室内自然风干后用于测定其他

土壤理化性质。
１􀆰 ３　 土壤理化性质测定

土壤理化性质采用常规测定方法．土壤 ｐＨ 采用

电位法（水土比为 ２．５ ∶ １），含水量采用烘干法，有
机碳采用重铬酸钾⁃外加热法，全氮采用半微量凯氏

定氮法，速效磷采用钼锑抗比色法，铵态氮和硝态氮

经 １ ｍｏｌ·Ｌ－１ ＫＣｌ 浸提后用流动分析仪测定（Ｂｒａｎ
Ｌｕｅｂｂｅ， Ｇｅｒｍａｎｙ），微生物生物量碳和氮采用氯仿熏

蒸⁃硫酸钾溶液浸提法［２０］ 进行浸提，浸提液中有机碳

和氮的含量分别采用总有机碳自动分析仪（ＴＯＣ，
ＴＯＣ⁃Ｖ ＭＰ， Ｊａｐａｎ）和紫外分光光度计（ＵＶ２３１０Ⅱ，
Ｃｈｉｎａ）测定。 可溶性有机碳和氮采用蒸馏水浸提，浸
提液中碳氮含量的测定同微生物生物量碳和氮的测

定方法。 土壤理化性质如表 ２ 所示。
１􀆰 ４　 土壤微生物群落分析

土壤微生物基因组 ＰＣＲ 扩增及测定：采用

ＣＴＡＢ 法对不同样地的总 ＤＮＡ 进行提取，经 １％琼

脂糖凝胶电泳测定抽提的基因组 ＤＮＡ．扩增细菌

１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 Ｖ３ ～ Ｖ４ 高变区段，引物为 ３３８Ｆ
（ ５′⁃ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ⁃３′） 和 ８０６Ｒ （ ５′⁃
ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃３′）。 真菌多样性对

１８Ｓ ｒＤＮＡ 的 ＩＴＳ１ 区段进行测序，引物为 ＩＴＳ１Ｆ （５′⁃
ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧ ＴＡＡ⁃３′） 和 ２０４３Ｒ （５′⁃
ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ⁃３′）。 扩增条件为９８ ℃
预变形 １ ｍｉｎ，９８ ℃变形 １０ ｓ，５０ ℃退火 ３０ ｓ，７２ ℃
延伸 ６０ ｓ，３０ 个循环，７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎ［２１］。 测序采

用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 平台。

表 １　 样地概况
Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｎｅｒａｌ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

样地
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ

恢复年限
Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｙｅａｒｓ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ （ｍ）

坡向　
Ａｓｐｅｃｔ　

坡度
Ｓｌｏｐｅ ｄｅｇｒｅｅ （°）

ＣＬ － １０６°２７′５４″ Ｅ ３６°０′４２″ Ｎ １５３０ 西偏北 １４° ７
ＧＲ － １０６°２８′３０″ Ｅ ３６°０′２４″ Ｎ １６１０ 　 南 １３
ＭＳ１ １ １０６°２７′５８″ Ｅ ３６°０′５３″ Ｎ １５８８ 西偏北 １５° １０
ＭＳ２ ２ １０６°２８′０１″ Ｅ ３６°０′４６″ Ｎ １５９１ 西偏北 １４° １３
ＭＳ６ ６ １０６°２８′５４″ Ｅ ３６°０′５５″ Ｎ １５８１ 西偏北 ３０° １２
ＭＳ１２ １２ １０６°２８′０１″ Ｅ ３６°０′４７″ Ｎ １５８８ 西偏北 １６° １５
ＣＬ： 农田 Ｃｒｏｐｌａｎｄ； ＧＲ： 天然草地 Ｎａｔｕｒａｌ ｇｒａｓｓｌａｎｄ； ＭＳ１： 苜蓿 １ 年 Ｍ． ｓａｔｉｖａ ｆｏｒ １ ｙｅａｒ； ＭＳ２： 苜蓿 ２ 年 Ｍ． ｓａｔｉｖａ ｆｏｒ ２ ｙｅａｒｓ； ＭＳ６： 苜蓿 ６ 年
Ｍ． ｓａｔｉｖａ ｆｏｒ ６ ｙｅａｒｓ； ＭＳ１２： 苜蓿 １２ 年 Ｍ． ｓａｔｉｖａ ｆｏｒ １２ ｙｅａｒｓ． 下同 Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ．
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表 ２　 不同植被类型土壤理化性质
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ
样地
Ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｓｉｔｅ

ｐＨ ＳＭ
（％）

ＳＯＣ
（ｇ·ｋｇ－１）

ＴＮ
（ｇ·ｋｇ－１）

Ｃ ／ Ｎ Ｏｌｓｅｎ⁃Ｐ
（ｍｇ·ｋｇ－１）

ＮＨ４
＋⁃Ｎ

（ｍｇ·ｋｇ－１）
ＮＯ３

－⁃Ｎ
（ｍｇ·ｋｇ－１）

ＤＯＣ
（ｍｇ·ｋｇ－１）

ＤＯＮ
（ｍｇ·ｋｇ－１）

ＭＢＣ
（ｍｇ·ｋｇ－１）

ＭＢＮ
（ｍｇ·ｋｇ－１）

ＣＬ ８．６１ａ １４．５ａ ７．４０ｃ ０．７５ｂ ９．９１ａｂ １５．６１ａ ２．６０ａｂ ７．４５ｂｃ ２３．８０ａ ２６．６９ａ ３４．９０ｄ ７１．６５ｂ
ＧＲ ８．１３ａｂ １４．７ａ １４．４５ａ １．４２ａ １０．１８ａｂ １．７９ｄ ２．８８ａ ０．１７ｅ １３．２５ｂ ２４．９０ａｂ ５０９．９３ａ ９１．１７ａｂ
ＭＳ１ ８．２５ａｂ １０．４ｂ ４．４４ｄ ０．６５ｄ ６．９４ｃ ９．８８ｂ ３．０７ａ ８．６０ｂ ６．５４ｂ ２４．０７ａｂ １４４．５９ｂ ８３．１５ａｂ
ＭＳ２ ８．１８ａｂ ８．３ｃ ６．４８ｃ ０．７０ｃｄ ９．２５ｂ ６．６６ｃ １．７６ａｂ ４．２１ｃｄ １２．４１ｂ ２９．３４ａ １０７．９８ｂｃ ６９．２５ｂ
ＭＳ６ ８．０９ｂ ８．９ｂｃ ９．３０ｂ ０．７８ｂｃ １１．９７ａ ５．８８ｃ １．４２ｂ １２．２８ａ １２．１３ｂ ２０．３０ｂ １６８．１４ｂ ６２．１２ｂ
ＭＳ１２ ８．４３ａｂ ７．５ｃ ７．０４ｃ ０．６９ｃｄ １０．２２ａｂ ６．０４ｃ ２．１８ａｂ １．７０ｄｅ １０．１３ｂ ２８．９６ａ ５１９．９４ａ １１５．９１ａ
同列不同小写字母表示不同样地间差异显著（Ｐ＜０．０５） Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｔ ０．０５ ｌｅｖｅｌ
ａｍｏｎｇ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ． 下同 Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ． ＳＭ： 土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ； ＳＯＣ： 土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ＴＮ： 全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； Ｏｌｓｅｎ⁃
Ｐ： 速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； Ｃ ／ Ｎ： 碳氮比 Ｃ ／ Ｎ ｒａｔｉｏ； ＮＨ４

＋ ⁃Ｎ： 铵态氮 Ａｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＮＯ３
－ ⁃Ｎ： 硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＤＯＣ： 水溶性碳

Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｃａｒｂｏｎ； ＤＯＮ： 水溶性氮 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＭＢＣ： 微生物生物量碳 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ； ＭＢＮ： 微生物生物量氮 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ．

　 　 微生物测序结果优化：对原始数据进行拼接

（ＦＬＡＳＨ １．２．１１），将拼接得到的序列进行质量过滤

（Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ ０．３３），并去除嵌合体（ＵＣＨＩＭＥ ８．１），
得到高质量的 Ｔａｇｓ 序列。

分类 操 作 单 元 （ ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ，
ＯＴＵ）分析：采用 ＲＤＰ Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 贝斯叶算法对 ９７％
相似水平的 ＯＴＵ 序列进行分类学分析（ＵＳＥＡＲＣＨ
１０．０），以测序所有序列数的 ０．００５％作为阈值过滤

ＯＴＵ，并在门水平上计算每个样品的群落组成。 比

对数据库为细菌 １６Ｓ： Ｓｉｌｖａ 和真菌 ＩＴＳ： Ｕｎｉｔｅ．算法

为 ＲＤＰ Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ，置信阈值为 ０．８。
微生物 α 多样性：度量菌群丰度的指标有

Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 丰富度估计量；度量菌群多样性的指

标有： Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数［２２］： Ｈ ＝－∑Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ ；

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数［２３］： λ＝∑Ｐ ｉ
２。 其中，Ｐ ｉ为第 ｉ 个分类

单元中个体占微生物总个体数量的比例。
１􀆰 ５　 土壤线虫群落分析

线虫分离和鉴定：采用浅盘⁃蔗糖离心浮选连续

提取法分离提取 １００ ｇ 新鲜土壤样品中的线虫，经
过温和热杀死法和三乙醇胺福尔马林液（ＴＡＦ）固定

后，倒入标本瓶等待鉴定。 在立体显微镜下进行线

虫计算，换算成每 １００ ｇ 干土的线虫数量，并参照

Ｂｏｎｇｅｒｓ［２４］方法对线虫进行分类鉴定，计算各属线虫

在群落中的相对数量，并根据线虫头部形态特征和

取食生境划分为不同的营养类群（植食、食细菌、食
真菌、杂食和捕食线虫）和生活史 ｃ⁃ｐ 值，从极端 ｒ⁃
对策者（ｃ⁃ｐ 值为 １）向 Ｋ⁃对策者（ｃ⁃ｐ 值为 ５）划分

为 ５ 个类群［２５］。
线虫群落生态指数：１）Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数［２２］：

Ｈ ＝－∑Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ ；２）Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数［２３］： λ＝∑Ｐ ｉ
２。 其

中，Ｐ ｉ 为第 ｉ 个分类单元中个体占线虫总个体数量

的比例；３）成熟度指数［２５］： ＭＩ ＝∑ｖｉ ｆｉ 。 其中，ｖｉ为

根据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（不包括植食性线虫）总数中所

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；４）植物寄生线虫指数［２５］： ＰＰＩ ＝∑ｖｉ ｆｉ′ 。

其中，ｆｉ′为第 ｉ 类植物寄生线虫在线虫群落中所占

的比例；５）线虫通路比值［２６］：ＮＣＲ ＝ Ｂ ／ （Ｂ＋Ｆ）。 其

中，Ｂ 和 Ｆ 分别是食细菌和食真菌线虫数量；６）瓦

斯卡乐指数［２７］：ＷＩ ＝ （Ｂ＋Ｆ） ／ ＰＰ。 其中，ＰＰ 为植食

性线虫数量，能够指示土壤的健康状况。
１􀆰 ６　 数据处理

数据分析采用 ＳＰＳＳ ２２． ０，柱状图采用 Ｏｒｉｇｉｎ
２０１６。 用单因素方差分析法（ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）评价

不同样地中微生物和线虫群落特征的差异显著性

（Ｐ＜０．０５），平均值多重比较采用最小显著极差法

（ＬＳＤ）。 采用主成分分析方法（ＰＣＡ）揭示不同样地

土壤微生物群落和线虫群落组成的差异。 采用

Ｐｅａｒｓｏｎ 相关分析和冗余度分析法（ＲＤＡ），研究土壤

线虫和微生物群落以及土壤理化性质之间的相关关

系。 主成分分析以及冗余分析使用 ＣＡＮＯＣＯ ４．５。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 不同植被类型土壤微生物群落多样性和结构

组成

２􀆰 １􀆰 １ 不同植被类型土壤细菌群落多样性和结构组

成　 对土壤细菌群落进行测序分析，共获得有效序

列 ２００１０６７ 条，样品平均序列数为 １１１７８０ 条，平均

序列长度为 ４１９ ｂｐ。 所有样地序列共包含 ３０９６０ 个

ＯＴＵ 单元，在 ９７％相似水平下，共检测到 ２７ 门、７９
纲、１６１ 目、２４６ 科、４１３ 属、４４８ 种。 苜蓿人工草地的

８６３１ 应　 用　 生　 态　 学　 报　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 ３１ 卷



细菌群落 Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数总体上高于

农田和草地，细菌 ＯＴＵ 丰富度、Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数

以及 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数在种植初期均有所增加，
并且在苜蓿 ６ 年样地中达到最高，而在苜蓿 １２ 年样

地下降（表 ３）。 表明种植苜蓿能有效提高土壤细菌

群落的丰度与多样性。
　 　 从图 １ 可以看出，所有样品中检测到的细菌主

要门 有： 变 形 菌 门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 酸 杆 菌 门

（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、芽单胞

菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）和
拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）等，其中前 ３ 个为土壤细菌

优势菌群。 变形菌门的相对丰度随着苜蓿种植年限

的增加而降低，且苜蓿 １ 年显著高于其他时期，放线

菌门和绿弯菌门相对丰度则随着苜蓿种植年限增加

而逐渐增加，酸杆菌门和芽单胞菌门在农田中相对

丰度显著低于其他样地，而拟杆菌门则相反。 ＰＣＡ
前两轴分别解释了 ７５．３％和 １２．０％的变异信息，其
结果表明苜蓿 １ 年、２ 年、６ 年样地的细菌群落组成

较为相似，但与苜蓿 １２ 年样地有所不同。
２􀆰 １􀆰 ２ 不同植被类型土壤真菌群落多样性和结构组

成　 对土壤真菌群落进行测序分析，共获得有效序

列 １３３４８６２ 条，样品平均序列数为 ７４１５９ 条，平均序

列长度为 ２４２ ｂｐ。 所有样地序列共包含 ３２１０ 个

ＯＴＵ 单元，共检测到 １２ 门 ２３ 纲 ４７ 目 ９５ 科 １４５ 属

１４３ 种（表 ３）。 总体上，在所有样地中，土壤细菌群

落的 ＯＴＵ 丰富度、Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均显

著高于真菌群落，而Ｓｉｍｐｓｏｎ指数则相反。与农田

表 ３　 不同植被类型土壤微生物群落丰度与多样性指数（相
似水平 ９７％ ）
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉ⁃
ｔｉｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ （ ａ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｌｅｖｅｌ ｏｆ
９７％）
微生物群落
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

样地
Ｓａｍｐｌｉｎｇ

ｓｉｔｅ

ＯＴＵ 序列
ＯＴＵ

ｓｅｑｕｅｎｃｅ

Ｃｈａｏ１
指数
Ｃｈａｏ１
ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ
ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ
指数

Ｓｈａｎｎｏｎ
ｉｎｄｅｘ
（Ｈ）

Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ
ｉｎｄｅｘ
（λ）

细菌 ＣＬ １３８４ｂ １４３８ｂ １４１２ｂ ６．０１ｂ ０．００６９ａ
Ｂａｃｔｅｒｉａ ＧＲ １６７６ａｂ １７３３ａｂ １７１８ａｂ ６．２３ａｂ ０．００５１ａ

ＭＳ１ １８６４ａ １９０３ａ １８８６ａ ６．３４ａｂ ０．００７０ａ
ＭＳ２ １８４０ａ １８９８ａ １８８０ａ ６．３１ａｂ ０．００６１ａ
ＭＳ６ １８７９ａ １９０９ａ １８９９ａ ６．４８ａ ０．００４３ａ
ＭＳ１２ １６７７ａｂ １７２０ａｂ １７０９ａｂ ６．３７ａｂ ０．００４０ａ

真菌 ＣＬ １３３ｂ １９８ａ ２１６ａ ３．９８ａ ０．０３４６ｂ
Ｆｕｎｇｉ ＧＲ １７０ａｂ １７６ａ １７８ａ ２．１２ｃ ０．２３７５ａ

ＭＳ１ １６０ａｂ １８１ａ １７９ａ ３．４０ａｂ ０．１０２３ｂ
ＭＳ２ ２２８ａ ２３５ａ ２３３ａ ３．８９ａ ０．０４７０ｂ
ＭＳ６ ２２１ａ ２２８ａ ２２８ａ ２．８１ｂｃ ０．１３９１ｂ
ＭＳ１２ １５８ａｂ １８１ａ １７７ａ ２．９３ｂｃ ０．１１１１ｂ

图 １　 不同植被类型细菌群落结构组成
Ｆｉｇ．１　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ．
ＣＬ： 农田 Ｃｒｏｐｌａｎｄ； ＧＲ： 天然草地 Ｎａｔｕｒａｌ ｇｒａｓｓｌａｎｄ； ＭＳ１： 苜蓿 １ 年
Ｍ． ｓａｔｉｖａ ｆｏｒ １ ｙｅａｒ； ＭＳ２： 苜蓿 ２ 年 Ｍ． ｓａｔｉｖａ ｆｏｒ ２ ｙｅａｒｓ； ＭＳ６： 苜蓿
６ 年 Ｍ． ｓａｔｉｖａ ｆｏｒ ６ ｙｅａｒｓ； ＭＳ１２： 苜蓿 １２ 年 Ｍ． ｓａｔｉｖａ ｆｏｒ １２ ｙｅａｒｓ．
Ｐｒｏ： 变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ； Ａｃｉ： 酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ； Ａｃｔ： 放
线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ； Ｇｅｍ： 芽单胞菌门 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ； Ｃｈｌ： 绿
弯菌门 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ； Ｂａｃ： 拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ； Ｖｅｒ： 疣微菌门 Ｖｅｒ⁃
ｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ； Ｒｏｋ： Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ； Ｐｌａ： 浮霉状菌门 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ；
Ｆｉｒ： 厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ； Ｏｔｈ： 其他 Ｏｔｈｅｒｓ． 下同 Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ．

相比，苜蓿人工草地与天然草地土壤真菌 ＯＴＵ 丰富

度均有所提高，且在苜蓿 ２ 年和 ６ 年样地中最大；
Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数在所有样地间无显著差异；农田

中土壤真菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数最高，天然草

地最低；天然草地土壤真菌群落 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著

高于其他样地。
所有样地中土壤真菌包含的主要门有：被孢霉

门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）、子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、担子

菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）和毛霉亚门（Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ）等
（图 ２），其中被孢霉门和子囊菌门在真菌群落中占

据主导地位。 被孢霉门的相对丰度在农田中最低，
在天然草地中最高，且在苜蓿 ６ 年和 １２ 年样地中高

于苜蓿 １ 年和 ２ 年样地；子囊菌门相对丰度则表现

出和被孢霉门相反的变化趋势。 ＰＣＡ 前两轴分别

解释了 ７７．１％和 １１．１％的变异信息（图 ２），结果表

明在第 １ 轴（Ａｘｉｓ１）方向上，随着苜蓿种植年限的增

加，土壤真菌群落组成产生明显的阶段性变化，苜蓿

１ 年样地与农田相似，而苜蓿 ６ 年、１２ 年样地与天然

草地相似。
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图 ２　 不同植被类型真菌群落结构组成
Ｆｉｇ．２ 　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ．
Ｍｏｒ： 被孢霉门 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ； Ａｓｃ： 子囊菌门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ； Ｂａｓ：
担子菌门 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ； Ｍｕｃ： 毛霉亚门 Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ； Ｕｎｃ： 未命名
Ｕｎｃｌａｓｓｆ； Ｏｔｈ： 其他 Ｏｔｈｅｒｓ． 下同 Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ．

２􀆰 ２　 不同植被类型土壤线虫群落组成、结构和生态

指数

２􀆰 ２􀆰 １ 不同植被类型土壤线虫数量、群落组成和结

构　 对各样地土壤线虫进行调查，共鉴定线虫 ７５３２
条，隶属于 ２ 纲 ５ 目 １７ 科 ３０ 属，包括食细菌线虫 ８
属，食真菌线虫 ３ 属，植食性线虫 ９ 属以及杂食 ／捕
食类线虫 １０ 属（表 ４）。 其中，真滑刃属（Ａｐｈｅｌｅｎ⁃
ｃｈｕｓ）、茎属（Ｄｉｔｙｌｅｎｃｈｕｓ）和索努斯属（Ｔｈｏｎｕｓ）为优

势属（ ＞ １０％）。 农田土壤线虫总数量低于其他样

地，随着苜蓿种植年限的增加，土壤线虫总数量在第

６ 年达到最高并显著高于其他样地，到第 １２ 年时有

所降低（图 ３）。 对土壤线虫群落组成进行 ＰＣＡ 分

析，前两轴分别解释了 ２４．２％和 １５．６％的变异信息

（图 ４）。 结果表明，苜蓿 １ 年和 ２ 年样地土壤线虫

群落组成较为相似，苜蓿 ６ 年样地与农田线虫群落

组成较为接近，而天然草地的线虫群落组成与苜蓿

１２ 年样地较为相似。
　 　 土壤线虫群落营养结构在农田、草地以及不同

种植年限苜蓿草地存在较大差异。 食细菌线虫比例

在所有样地间无显著差异，但随着苜蓿种植年限延

长，其比例略有增加；食真菌线虫比例在苜蓿草地中

显著低于农田（３５．０％），且随着苜蓿种植年限的延

长呈 下 降 趋 势； 植 食 线 虫 比 例 在 农 田 中 最 高

（４８．３％），在天然草地中最低（１８．７％），在苜蓿种植

初期与天然草地无显著差异，而后随着种植年限延

长而逐渐增加；杂食 ／捕食类线虫则呈现与植食线虫

相反的变化趋势（图 ５）。

图 ３　 不同植被类型土壤线虫丰度
Ｆｉｇ．３ 　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ
ｔｙｐｅｓ．
不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５） Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉ⁃
ｃａｔｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｔ ０． ０５ ｌｅｖｅｌ． 误差线表示标准误差 Ｅｒｒｏｒ
ｂａｒｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｓｔａｎｄａｒｄ ｅｒｒｏｒｓ （ＳＥ）．下同 Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｌｏｗ．

图 ４　 不同植被类型土壤线虫群落组成主成分分析
Ｆｉｇ．４　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＰＣＡ） ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ．

图 ５　 不同植被类型土壤线虫各营养类群比例
Ｆｉｇ．５　 Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｔｒｏｐｈｉｃ ｇｒｏｕｐｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ．
ＢＦ： 食细菌线虫 Ｂａｃｔｅｒｉｖｏｒｅｓ ｆｅｅｄｉｎｇ； ＦＦ： 食真菌线虫 Ｆｕｎｇｉｖｏｒｅｓ
ｆｅｅｄｉｎｇ； ＰＰ： 植物寄生线虫 Ｐｌａｎｔ ｐａｒａｓｉｔｅｓ； ＯＰ： 杂食 ／ 捕食性线虫
Ｏｍｎｉｖｏｒｅｓ⁃ｐｒｅｄａｔｏｒｓ．
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表 ４　 不同植被类型土壤线虫属水平相对丰度
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｇｅｎｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

属
Ｇｅｎｕｓ

简称
Ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎ

营养类群
Ｔｒｏｐｈｉｃ ｇｒｏｕｐ

ｃ⁃ｐ 值
ｃ⁃ｐ ｖａｌｕｅ

相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ （％）
ＣＬ ＧＲ ＭＳ１ ＭＳ２ ＭＳ６ ＭＳ１２

小杆属 Ｒｈａｂｄｉｔｉｓ Ｒｈａ ＢＦ １ ２．６ ０．３ ３．８ ７．０ １６．２ ３．２
丽突属 Ａｃｒｏｂｅｌｅｓ Ａｃｒ１ ＢＦ ２ ２．２ １．６ １．３ ４．８ ４．６ ９．５
拟丽突属 Ａｃｒｏｂｅｌｏｉｄｅｓ Ａｃｒ２ ＢＦ ２ ０ ２．９ ２．２ ０．６ ０ ４．４
头叶属 Ｃｅｐｈａｌｏｂｕｓ Ｃｅｐ ＢＦ ２ ３．５ ０．３ ８．６ １２．７ ４．３ ８．３
鹿角唇属 Ｃｅｒｖｉｄｅｌｌｕｓ Ｃｅｒ ＢＦ ２ ０．６ ０．３ ０ ０ ０．７ ２．２
板唇属 Ｃｈｉｌｏｐｌａｃｕｓ Ｃｈｉ１ ＢＦ ２ ０ １．６ ０ ０．６ ０ ０．６
真头叶属 Ｅｕｃｅｐｈａｌｏｂｕｓ Ｅｕｃ ＢＦ ２ ０ ０．６ ０．６ ０．６ ０．３ ０．６
无咽属 Ａｌａｉｍｕｓ Ａｌａ ＢＦ ４ ０ １．０ ０．３ ０ ０ ０
滑刃属 Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｏｉｄｅｓ Ａｐｈ１ ＦＦ ２ ０．６ ０ ０．６ ０ ０ ０．３
真滑刃属 Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓ Ａｐｈ２ ＦＦ ２ ３１．１ ３．２ １５．６ ８．０ ５．９ ５．１
垫咽属 Ｔｙｌｅｎｃｈｏｌａｉｍｕｓ Ｔｙｌ１ ＦＦ ４ ３．２ １１．８ ２．９ ８．３ １．０ ３．５
茎属 Ｄｉｔｙｌｅｎｃｈｕｓ Ｄｉｔ ＰＰ ２ ８．９ ９．９ １８．４ ７．９ ９．４ ９．８
Ｎｅｏｐｓｉｌｅｎｃｈｕｓ Ｎｅｏ ＰＰ ２ ０．３ ０ ０．３ ０．３ ０．３ ０
针属 Ｐａｒａｔｙｌｅｎｃｈｕｓ Ｐａｒ１ ＰＰ ２ ０ ０ ０ １．６ ０．４ ０
垫刃属 Ｔｙｌｅｎｃｈｕｓ Ｔｙｌ２ ＰＰ ２ ０ ０．３ ０ ０．６ ０ ０．３
螺旋属 Ｈｅｌｉｃｏｔｙｌｅｎｃｈｕｓ Ｈｅｌ ＰＰ ３ １．０ ０．６ ０．３ ２．２ ９．８ ２．２
短体属 Ｐｒａｔｙｌｅｎｃｈｕｓ Ｐｒａ ＰＰ ３ ３１．３ ２．３ ２．５ １．６ ７．１ １０．２
盘旋属 Ｒｏｔｙｌｅｎｃｈｕｓ Ｒｏｔ ＰＰ ３ ４．１ ４．２ ２．９ １．６ １０．２ １８．２
矮化属 Ｔｙｌｅｎｃｈｏｒｈｙｎｃｈｕｓ Ｔｙｌ３ ＰＰ ３ ２．６ ０．６ ２．９ ６．４ ０ ０．３
剑属 Ｘｉｐｈｉｎｅｍａ Ｘｉｐ ＰＰ ５ ０ ０．６ ０ ０ ０ ０
真矛线属 Ｅｕｄｏｒｙｌａｉｍｕｓ Ｅｕｄ Ｏｍ ４ ０ ０．３ ２．５ ３．５ ０ ０
微矛线属 Ｍｉｃｒｏｄｏｒｙｌａｉｍｕｓ Ｍｉｃ Ｏｍ ４ ０ １．３ ０．６ １．９ ０ ０
Ｋｏｃｈｉｎｅｍａ Ｋｏｃ Ｏｍ ４ ０ １．９ ５．４ １．９ ０ １．９
索努斯属 Ｔｈｏｎｕｓ Ｔｈｏ Ｏｍ ４ ３．５ １２．８ ９．８ １５．２ １６．２ ８．９
孔咽属 Ａｐｏｒｃｅｌａｉｍｅｌｌｕｓ Ａｐｏ Ｏｍ ５ ２．９ １９．１ ９．８ ７．３ １０．１ ５．７
Ｐａｒａｘｏｎｃｈｉｕｍ Ｐａｒ２ Ｏｍ ５ ０ ０．３ １．６ １．３ ０ ０．３
狭咽属 Ｄｉｓｃｏｌａｉｍｉｕｍ Ｄｉｓ１ Ｐｒ ５ １．０ １０．５ ３．２ ２．５ ３．８ ２．２
盘咽属 Ｄｉｓｃｏｌａｉｍｕｓ Ｄｉｓ２ Ｐｒ ５ ０ ２．２ ０ １．０ ０ ０．３
穿咽属 Ｎｙｇｏｌａｉｍｕｓ Ｎｙｇ Ｐｒ ５ ０ １．３ ０ ０ ０ ０．６
Ｐａｒａｖｕｌｖｕｓ Ｐａｒ３ Ｐｒ ５ ０．６ ８．０ ３．８ ０．６ ０ １．３
类群数 Ｇｒｏｕｐ ｎｕｍｂｅｒ １７ ２７ ２３ ２５ １６ ２４
ＢＦ： 食细菌线虫 Ｂａｃｔｅｒｉｖｏｒｅｓ ｆｅｅｄｉｎｇ； ＦＦ： 食真菌线虫 Ｆｕｎｇｉｖｏｒｅｓ ｆｅｅｄｉｎｇ； ＰＰ： 植物寄生线虫 Ｐｌａｎｔ ｐａｒａｓｉｔｅｓ； Ｏｍ： 杂食性线虫 Ｏｍｎｉｖｏｒｅｓ； Ｐｒ：
捕食性线虫 Ｐｒｅｄａｔｏｒｓ．．

２􀆰 ２􀆰 ２ 不同植被类型土壤线虫群落生态指数　 如表

５ 所示，苜蓿人工草地和天然草地中土壤线虫群落

Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数Ｈ均高于农田，表明种植苜蓿

表 ５　 不同植被类型土壤线虫群落生态指数
Ｔａｂｌｅ ５ 　 Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ
样地
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ

Ｈ λ ＭＩ ＰＰＩ ＷＩ ＮＣＲ

ＣＬ １．８９ｃ ０．７２ｂ １．２８ｃ ２．８３ａ １．００ｂ ０．２１ｃ
ＧＲ ２．３１ａｂ ０．７９ａｂ ３．４５ａ ２．８０ａ ３．５５ａ ０．３３ｂｃ
ＭＳ１ ２．４６ａ ０．８６ａ ２．４０ｂ ２．３４ａ １．３７ｂ ０．４４ｂｃ
ＭＳ２ ２．５５ａ ０．８６ａ ２．３８ｂ ２．５０ａ ２．０２ｂ ０．５９ａｂ
ＭＳ６ ２．１０ｂ ０．８４ａ １．８５ｂｃ ２．７２ａ １．０２ｂ ０．７４ａ
ＭＳ１２ ２．５２ａ ０．８７ａ １．７３ｂｃ ２．７４ａ １．１３ｂ ０．７５ａ
Ｈ： Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ； λ： Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度
指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ｄｏｍｉｎａｎｃｅ ｉｎｄｅｘ； ＭＩ： 成熟度指数 Ｍａｔｕｒｉｔｙ ｉｎｄｅｘ； ＰＰＩ：
植物寄 生 线 虫 指 数 Ｐｌａｎｔ ｐａｒａｓｉｔｅｓ ｉｎｄｅｘ； ＷＩ： 瓦 斯 乐 卡 指 数
Ｗａｓｉｌｅｗｓｋａ ｉｎｄｅｘ； ＮＣＲ： 线虫通路比值 Ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｈａｎｎｅｌ ｒａｔｉｏ．

和自然植被恢复均能改善土壤线虫多样性。 在苜蓿

种植前 ２ 年 Ｈ 有所上升，随后逐渐下降，在第 ６ 年时

降到最低，在第 １２ 年时又有所上升；Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 λ
则呈现出与 Ｈ 相反的变化趋势。 与农田相比，退耕

地种植苜蓿初期（２ 年内）成熟度指数 ＭＩ 显著增加，
后随着苜蓿种植年限的增加呈下降趋势，且天然草

地 ＭＩ 值显著高于农田和苜蓿。 ＰＰＩ 指数在不同苜

蓿种植年限间无显著差异，但随种植年限的增加呈

上升趋势，且低于农田和天然草地。 天然草地 ＷＩ
值显著高于其他样地，在农田和苜蓿 ６ 年样地中最

低。 线虫通路指数 ＮＣＲ 在农田、天然草地与苜蓿 １
年中均小于 ０．５，从苜蓿种植 ２ 年后大于０．５，并随着

苜蓿种植年限的增加而逐渐增大。
２􀆰 ３　 土壤理化性质与土壤微生物和线虫的相关性

在不同种植年限的苜蓿人工草地以及农田和天

１７３１４ 期　 　 　 　 　 　 耿德洲等： 黄土高原半干旱区不同种植年限紫花苜蓿人工草地土壤微生物和线虫群落特征　



表 ６　 土壤微生物和线虫群落组成的相关系数
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

微生物
Ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ

线虫群落特征 Ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ
ＢＦ ＦＦ ＰＰ Ｏｍ Ｐｒ Ｈ′ λ ＭＩ ＰＰＩ ＷＩ ＮＣＲ

细菌 变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ －０．１６ ０．６１∗∗ －０．０３ －０．１７ －０．２３ －０．２５ ０．３１ －０．１５ －０．２３ －０．０８ －０．４３　
Ｂａｃｔｅｒｉａ 酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．２７ －０．４６ －０．５７∗ ０．４７∗ ０．４１ ０．４１ －０．４４ ０．５５∗ ０．１３ ０．４２ ０．４１

放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．３６ －０．６１ －０．０６ ０．２１ －０．０４ ０．６３∗∗ －０．６５∗∗ ０．０７ －０．１９ －０．０８ ０．６３∗∗

芽单胞菌门 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ ０．１０ －０．４０ －０．５１∗ ０．５４∗ ０．３９ ０．２３ －０．２４ ０．５７∗ ０．０１ ０．４４ ０．２７
绿弯菌门 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ０．１８ －０．４１ －０．４０ ０．４４ ０．２４ ０．３８ －０．４０ ０．４２ ０．１６ ０．２２ ０．３９
拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ －０．２７ ０．４８∗ ０．４９∗ －０．４８∗ －０．２７ －０．５０∗ ０．５０∗ －０．４７ ０．０８ －０．３０ －０．４５
Ｃｈａｏ１ ０．３９ －０．２７ －０．６０∗∗ ０．４３ ０．０４ ０．４３ －０．４８∗ ０．３８ －０．２８ ０．２４ ０．４０
ＡＣＥ ０．３９ －０．２７ －０．５９∗∗ ０．４４ ０．０４ ０．４３ －０．４８∗ ０．３８ －０．２６ ０．２４ ０．４１
Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数（Ｈ） ０．３７ －０．３３ －０．３９ ０．３１ ０．０１ ０．４２ －０．５０∗ ０．２３ －０．１４ ０．０９ ０．４７∗

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数（λ） ０．１３ －０．３３ ０．１６ －０．０５ ０．０２ ０．２０ －０．２８ －０．０８ ０．２３ －０．１４ －０．３４
真菌 被孢霉门 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ ０．０９ －０．４９∗ －０．２６ ０．３６ ０．４０ －０．０１ －０．０６ ０．４１ ０．１６ ０．２８ ０．２８
Ｆｕｎｇｉ 子囊菌门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ０．０６ ０．４９∗ ０．２８ －０．４２ －０．６１∗∗ －０．０２ ０．１３ －０．５３∗ －０．０７ －０．４１ －０．１４

担子菌门 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ －０．３７ ０．０７ ０．１７ －０．１７ ０．５３∗ －０．０３ ０．０７ ０．０４ －０．３２ ０．２４ －０．３４
毛霉亚门 Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ －０．２２ ０．４６ ０．２０ －０．２７ －０．１５ －０．１３ ０．１６ －０．２３ －０．０５ －０．１９ ０．３６
Ｃｈａｏ１ ０．１２ －０．１９ ０．０５ ０．１１ －０．２２ －０．１８ ０．１８ －０．１２ －０．０１ ０．１７ ０．１０
ＡＣＥ ０．０７ －０．０８ ０．１３ ０．０２ －０．２８ －０．２７ ０．２６ －０．２０ ０．０２ －０．２２ －０．０２
Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数 （Ｈ） －０．０３ ０．４７∗ ０．２２ －０．２８ －０．５４ ０．０１ ０．０５ －０．４３ －０．２６ ０．３６ －０．２３
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数（λ） －０．２４ ０．６０∗∗ －０．１０ －０．１４ －０．３６ －０．１４ ０．２３ －０．２１ －０．０１ －０．１９ －０．４０

∗ Ｐ＜０．０５； ∗∗Ｐ＜０．０１．

然草地中，微生物与线虫群落的结构组成与多样性

特征存在一定相关关系（表 ６）。 食真菌线虫比例与

细菌变形菌门以及真菌群落子囊菌门，Ｓｈａｎｎｏｎ 多

样性指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均呈显著正相关关系，而
与被孢霉门呈负相关；植食线虫比例与细菌酸杆菌

门、Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数呈显著负相关关系；杂食性

线虫比例与酸杆菌门呈显著正相关；捕食性线虫比

例与真菌子囊菌门呈负相关。
线虫群落的生态指数与细菌群落结构组成及多

样性有密切的联系。 线虫群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数

与放线菌门相对丰度呈显著正相关；线虫 Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数与细菌群落的 Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性

指数均呈显著负相关；线虫群落成熟度指数与酸杆

菌门和芽单胞菌门呈显著正相关；ＮＣＲ 指数与放线

菌门及细菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数呈显著正

相关。
ＲＤＡ 结果表明，对于土壤细菌群落，速效磷

（Ｏｌｓｅｎ⁃Ｐ）、土壤有机碳（ＳＯＣ）和全氮（ＴＮ）是影响

土壤细菌群落的主要因子，细菌优势菌群变形菌门

与 Ｏｌｓｅｎ⁃Ｐ 呈正相关关系，酸杆菌门以及放线菌门

分别与 Ｏｌｓｅｎ⁃Ｐ 呈负相关关系（图 ６ａ）。 对于真菌群

落，Ｏｌｓｅｎ⁃Ｐ、微生物生物量碳（ＭＢＣ）、ＳＯＣ 是影响土

壤真菌群落的主要因子，真菌优势菌群被孢霉门与

Ｏｌｓｅｎ⁃Ｐ 呈负相关关系，与 ＭＢＣ、ＳＯＣ 呈正相关关

系，子囊菌门与 ＴＮ 和 ＳＯＣ 呈负相关关系（图 ６ｂ）。
ＭＢＣ、ＴＮ、ＳＯＣ 和 Ｏｌｓｅｎ⁃Ｐ 是影响土壤线虫群落的主

要环境因子，线虫优势属真滑刃属和茎属与 Ｏｌｓｅｎ⁃Ｐ
呈正相关，与 ＴＮ、ＳＯＣ 和 ＭＢＣ 呈负相关（图 ６ｃ）。
总体上，与线虫群落相比，土壤理化性质对不同种植

年限苜蓿人工草地中土壤微生物群落的影响更

显著。

３　 讨　 　 论

３􀆰 １　 不同种植年限紫花苜蓿人工草地对土壤微生

物群落多样性和结构组成的影响

微生物参与养分循环和能量流动等关键土壤生

态过程，对土壤质量状况有着重要作用，其群落组成

和多样性能够灵敏地反映植被恢复过程中土壤环境

和植物群落的变化［８，１３］。 赵彤等［１９］ 对宁南山区不

同植被类型下的土壤微生物群落进行比较时发现，
苜蓿人工草地能够显著改善土壤微生物多样性；本
研究也得到相似结论，苜蓿草地中的细菌群落

Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数高于农田。 对于不同种

植年限的紫花苜蓿草地，土壤微生物丰度和多样性

同样发生改变，这与张萌萌等［２８］ 的研究结果相同。
在黄土高原半干旱区，由于降雨量少，土壤肥力水平

低，苜蓿草地生长盛期的持续时间很短，一般种植 ６
年后草地生产力逐年下降，在 １０ 年以后可演变为自

然植被［２］。 在苜蓿种植初期（ ＜６ 年），随着种植年

限的增加，植被盖度与生物量不断增加，凋落物和根

系的腐解程度增大，苜蓿根瘤菌的固氮作用较强，使
土壤有机碳和养分含量增加，为细菌和真菌的稳定

２７３１ 应　 用　 生　 态　 学　 报　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 ３１ 卷



图 ６　 土壤细菌（ａ）、真菌（ｂ）和线虫（ｃ）群落与土壤理化性
质间的冗余分析（ＲＤＡ）
Ｆｉｇ．６　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ （ａ）， ｆｕｎｇａｌ （ｂ） ａｎｄ ｎｅｍａｔｏｄｅ （ｃ） ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
ａｎｄ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ．
ＳＭ： 土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ； ＳＯＣ： 土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；
ＴＮ： 全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； Ｏｌｓｅｎ⁃Ｐ： 速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＣＮ：
碳氮比 Ｃ ／ Ｎ ｒａｔｉｏ； ＮＨ４： 铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＮＯ３： 硝态氮
Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＤＯＣ： 水溶性碳 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｃａｒｂｏｎ； ＤＯＮ： 水溶性氮
Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＭＢＣ： 微生物生物量碳 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ；
ＭＢＮ： 微生物生物量氮 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ． 线虫属的缩写含
义见表 ４ Ｔｈｅ ｍｅａｎｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｇｅｎｅｒａ ｒｅｆｅｒｒｅｄ ｔｏ
Ｔａｂｌｅ ４．

生长提供了良好的环境［１７］。 种植 ６ 年之后，苜蓿草

地开始退化，土壤养分含量、细菌和真菌丰度与多样

性均显著下降，由于苜蓿具有较强的化感自毒效应，
能够通过根系分泌物、植株残体分解和地上部分淋

洗等形式释放化感物质到土壤中，并呈现出逐年富

集的趋势［２９］，产生自毒效应，特别是对其根系的生

长发育及根瘤菌的固氮能力造成损害［３０］。 与此同

时，苜蓿生长后期草本植物的入侵导致植物群落物

种多样性有所上升（数据未列出），有可能对微生物

群落造成一定影响。 Ｂｅｌｎａｐ 等［３１］研究发现，植物入

侵过程中由于植物输送到土壤中的有机物数量和质

量发生变化，土壤有效资源含量降低，土壤中微生物

群落多样性全面降低。
农田中细菌和真菌的群落组成均与天然草地和

苜蓿人工草地存在较大差异，反映了施肥等农业措

施对土壤中微生物群落组成有显著影响［３２］。 在所

有样地中，变形菌门、酸杆菌门和放线菌门为土壤细

菌的主要优势菌群，这与陈孟立等［３３］ 在宁南山区的

研究结果相似。 刘洋等［３４］研究表明，变形菌门是碱

性土壤中的主要优势群落，本研究也验证了这一点。
与农田相比，贫营养型细菌类群酸杆菌门的相对丰

度在苜蓿地中有所增加，而富营养型细菌类群变形

菌门则减少，并且随着种植年限的增加下降程度加

剧，这与黄土高原草地植被自然演替过程中的细菌

群落组成的变化规律表现出相反的趋势［３５］，这可能

是由于随着恢复年限的增加，苜蓿自毒化感作用的

增强导致土壤中可利用资源下降［３０］，进而对微生物

群落结构造成影响。 放线菌门能够分解复杂的木质

素和纤维素为土壤提供养分，并且能分泌多种抗生

素类物质［３６］，本研究中种植苜蓿后其相对丰度高于

农田和天然草地，表明人工草地具有更多的抗生素

资源。
在真菌群落中，子囊菌门和被孢菌门比例较高，

这与 Ｙａｎｇ 等［１８］在黄土高原半干旱区退耕草地中发

现的结果相似。 子囊菌门大多数为腐生菌，本研究

中各土壤 ｐＨ 值均在 ８～８．５，适合腐生真菌的生长，
这可能是子囊菌门为优势菌门的一个原因［３７］，其相

对丰度在农田及苜蓿种植前期（１ ～ ２ 年）较高，这可

能与土壤中较高的速效磷含量有关，Ｌａｕｂｅｒ 等［３８］ 研

究表明，富含有效磷的土壤含有较多的子囊菌门。
Ｃｕｒｒａｎ 等［３９］研究发现，被孢霉门是土壤养分含量丰

富标志类群，与土壤养分有密切联系。 本研究中被

孢霉门的相对丰度随苜蓿种植年限的增加呈先升后

降的趋势，最高值在第 ６ 年，这与土壤有机碳、全氮

变化规律相一致。 毛霉亚门仅在苜蓿种植初期出现

之后消失，表明真菌群落结构的变化可能与不同种

植年限间真菌群落中类群的替代有关［４０］。
３􀆰 ２　 不同种植年限紫花苜蓿人工草地对土壤线虫

群落特征的影响

线虫是土壤中数量和种类最为丰富的后生动

物，其群落组成和结构能够较好地指示土壤食物网

和生态系统结构与功能变化［１５，２６］。 本研究共捕获

３０ 属线虫，个体密度为 ４１８ 条·１００ ｇ－１干土，显著

高于吴东辉等［１２］ 对松嫩平原苜蓿人工草地土壤线

虫调查研究的结果（１２０ 条·１００ ｇ－１干土，３１ 属），

３７３１４ 期　 　 　 　 　 　 耿德洲等： 黄土高原半干旱区不同种植年限紫花苜蓿人工草地土壤微生物和线虫群落特征　



这主要与松嫩平原退化草地较低的土壤养分含量以

及该地区较低的气温有关。 苜蓿 ６ 年线虫数量显著

高于其他样地，这与该时期养分状况以及较高的细

菌丰度与多样性有着密切的关系。 土壤线虫群落组

成在苜蓿生长过程中存在阶段性变化，这与苜蓿草

地中植物多样性的变化有关［２］。 苜蓿生长盛期植

物多样性单一，且线虫属数较少（１７ 个属，其中 １４
个属与农田相同），使得苜蓿 ６ 年样地的土壤线虫

群落组成与农田较为相似，而在苜蓿生长后期，草本

植物的入侵增加了植物多样性［４１］，苜蓿逐渐向天然

草地退化，使得苜蓿 １２ 年样地更接近天然草地。
土壤线虫群落的营养结构依赖于不同营养类群

所取食的食物资源状况［１５］，对植物寄生线虫而言，
植物根系的生长状况是影响其分布的主要因素之

一［１０］。 苜蓿种植初期植食线虫比例较低，随着种植

年限的增加，苜蓿进入生长盛期（第 ６ 年），根系生

物量显著增加进而导致了植食性线虫增加。 然而到

苜蓿生长后期，根系生物量下降但植食线虫仍保持

在较高比例，这可能是由于苜蓿自毒效应的不断增

强导致其根系生长受到损害，根系抵抗力下降，为植

食线虫侵害创造了条件［４２］，而较高的植食性线虫取

食压力能够对植物生长产生负反馈作用［１０］，进而加

剧苜蓿草地的退化。 农田食真菌线虫比例最高，这
与真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数结果相一致。 较高的杂

捕类线虫比例指示了较为成熟稳定的土壤生态系

统，但随着苜蓿草地退化杂捕类线虫比例不断下降，
土壤含水量的下降可能是原因之一。 有研究通过灌

溉试验发现捕食性线虫孔咽属（Ａｐｏｒｃｅｌａｉｍｅｌｌｕｓ）和

真矛线属 （ Ｅｕｄｏｒｙｌａｉｍｕｓ） 与土壤含水量呈正相

关［４３］，本研究中孔咽属的数量处 于 较 高 比 例

（９．２％）。
苜蓿样地的线虫 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数显著高于

农田，表明种植苜蓿后土壤食物网多样性有所提升，
宝音温都苏等［４４］ 对内蒙古地区苜蓿土壤线虫群落

结构的研究中也得到了相似结果。 但随着苜蓿种植

年限的增加，线虫多样性指数不断下降且在第 ６ 年

时降至最低。 这可能由于在苜蓿的生长盛期，较高

的根系生物量导致了植食性线虫数量上升，造成线

虫生物多样性下降。 在苜蓿种植后期，草本植物的

入侵促进了植物物种多样性，为线虫提供了更为多

样化的食物来源［４１］，因而导致线虫多样性有所上

升。 苜蓿 ＭＩ 指数低于天然草地，高于农田，表明退

耕种植苜蓿能够提高土壤食物网的稳定性，降低土

壤受外界的干扰程度。 此外，在种植苜蓿 ６ 年后，

ＭＩ 指数明显下降，而 ＰＰＩ 指数有所上升，这是由于

此时期较高的植食线虫比例导致其对植物生长的危

害程度增大，引起土壤食物网的稳定性下降［２５］。
ＮＣＲ 指数的变化表明，相比天然草地和农田，苜蓿

草地土壤食物网中有机质分解速率较快，细菌通道

所占比例更高。
３􀆰 ３　 土壤理化性质、微生物群落与土壤线虫间的关系

土壤养分对微生物和线虫群落组成结构具有重

要影响，能够引起土壤食物网的结构和功能的变化。
我们的研究结果表明，在退耕地建植苜蓿的植被恢

复过程中，土壤有机碳（ＳＯＣ）、全氮（ＴＮ）和速效磷

（Ｏｌｓｅｎ⁃Ｐ）是影响土壤微生物群落结构的主要因子，
特别是细菌群落，这与陈孟立等［３３］ 和张树萌等［３７］

研究结果相似。 其中速效磷的影响较大，Ｂａｏ 等［４５］

研究发现，土壤中可利用磷的含量影响真菌和细菌

的活性。 Ｃｌｅｖｅｌａｎｄ 等［４６］发现，土壤磷含量是影响土

壤微生物群落结构的主要因素。 同时，ＴＯＣ、ＴＮ 和

Ｏｌｓｅｎ⁃Ｐ也是影响线虫群落结构的主要土壤环境因

子，这也间接表明土壤养分的变化对微生物群落的

影响可能进一步引起更高营养级线虫群落的响

应［４７］。
线虫占据了土壤食物网多个营养级，对细菌和

真菌群落的结构与多样性造成复杂的影响［１０］。 食

真菌线虫比例与真菌被孢霉门和子囊菌门的相对丰

度分别呈负相关和正相关关系，与真菌多样性呈正

相关，这说明食真菌线虫对真菌的不同优势类群可

能有着不同的取食偏好。 子囊菌门是土壤中重要的

分解者，其多为腐生菌，在养分循环中有着重要作

用［３７］。 在苜蓿种植初期，土壤中较高的速效磷含量

及苜蓿⁃根瘤菌共生体的形成为子囊菌门的生长提

供了有利条件［３７－３８］，进而促进了其捕食者食真菌线

虫比例的增加，而种植中后期速效磷含量下降，根瘤

菌受到苜蓿自毒效应的影响，因而子囊菌门与食真

菌线虫的相对丰度均有所下降。 作为土壤养分含量

丰富标志类群的被孢霉门，则表现出与子囊菌门相

反的变化趋势，这可能与两类真菌的竞争程度下降

有关［３９］。 食真菌线虫与细菌优势菌群变形菌门呈

显著正相关关系，这可能由于食真菌线虫对真菌的

捕食减少了真菌和细菌间的资源竞争，给细菌提供

了更好的生存空间［４８］。 植食性线虫与细菌群落多

样性指数呈显著负相关，但是张爱林等［４９］ 对贝加尔

针茅草原土壤线虫与微生物群落特征及其相互作用

的研究中发现，土壤微生物与植物寄生类群线虫之

间有明显的相互促进作用，这可能与植被类型有关。

４７３１ 应　 用　 生　 态　 学　 报　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 ３１ 卷



苜蓿根系会分泌酚酸类物质等化感物质，在土壤中

逐渐积累，导致根际生态平衡被打乱［５０］，使得植食

性线虫数量大量增加引发线虫病虫害，进而抑制细

菌群落丰度和多样性［５１］。 杂食 ／捕食性线虫也与部

分微生物优势菌群呈相关关系，表明其能够通过捕

食、调节食微线虫数量来间接调控微生物群落组

成［２６］。 线虫群落的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数与细菌群落多样

性指数呈显著负相关，表明细菌多样性的变化能够

对土壤线虫优势属的相对丰度造成一定影响，这与

线虫对细菌群落的取食和资源竞争密切相关［５２］。
细菌放线菌门与线虫 ＮＣＲ 指数存在相互关系，
Ｃｒａｗｆｏｒｄ［５３］研究表明，丰富的放线菌有利于土壤中

植物有机残体分解，因此很大程度影响细菌通道在

有机质分解中所占的比例。 在苜蓿人工草地植被恢

复过程中，植物的生物量与多样性的变化，对土壤微

生物和线虫群落的食物资源状况有着显著的影响，
这可能是引起其群落特征改变的主要原因。

４　 结　 　 论

与农田相比，种植苜蓿后土壤细菌和线虫的丰

度及多样性得到了显著提升。 随着恢复年限的增

加，土壤细菌群落的 Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性

指数呈先增后减的趋势，并在第 ６ 年时达到最高，而
真菌群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数在种植 ２ 年后逐年

下降；线虫总数量与细菌群落丰度和多样性的变化

趋势相同，食细菌线虫、植食性线虫比例呈上升趋

势，而食真菌线虫、杂食 ／捕食线虫比例则相反，线虫

成熟度指数逐渐降低，植物寄生线虫指数和线虫通

路指数则不断增大。 土壤有机碳、全氮和速效磷对

土壤微生物和线虫群落组成影响较大。 微生物优势

菌门与线虫营养类群、生态指数存在密切联系，表明

微生物群落组成结构与多样性变化可能对线虫群落

产生显著影响，二者共同影响着土壤食物网的结构

与功能。 在苜蓿人工草地植被恢复过程中，植物的

生物量与多样性的变化，可能是引起土壤微生物与

线虫群落特征变化的主要原因。
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