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Abstract：In order to better monitor the impact of transgenic crop straw returning on soil ecosystems, we carried on the plot experiment to
study the effects of different transgenic（Bt+CpTI）cotton straws on soil nematode density, diversity and community stucture. We used the
transgenic（Bt+CpTI）cotton SGK321 and non-transgenic parental cotton Shiyuan 321,with five straw-returning amount, which was set as
control（0）, half-returning（1.0 g·kg-1）, total returning（2.0 g·kg-1）, 1.5 times returning（3.0 g·kg-1）and 2 times returning（4.0 g·kg-1）.
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摘 要：为了更好地监测转基因作物秸秆还田对土壤生态系统的影响，通过盆栽试验研究了转双价（Bt+CpTI）基因棉秸秆不同还

田量对土壤线虫密度、多样性以及群落结构的影响。以转双价（Bt+CpTI）基因棉 SGK321和常规棉石远 321为材料进行盆栽试验，

设置 5个还田量：不还田（对照）、半量还田 1.0 g·kg-1（2250 kg·hm-2）、全量还田 2.0 g·kg-1（4500 kg·hm-2）、1.5倍还田量 3.0 g·kg-1

（6750 kg·hm-2）、2倍还田量 4.0 g·kg-1（9000 kg·hm-2），取棉花蕾期和花铃期土壤进行线虫分离鉴定，并进行数据分析。结果表明：

秸秆不还田时，两个棉花品种土壤线虫密度无显著差异；秸秆还田后，SGK321土壤线虫密度仅在蕾期3.0 g·kg-1还田处理时高于石

远 321，存在显著差异，其他处理无显著差异；转双价（Bt+CpTI）基因棉 SGK321土壤中鉴定出线虫 19科 34属，其中食细菌性线虫

（Bacterivores）13属，食真菌性线虫（Fungivores）3属，植食性线虫（Plant-parasites）11属，杂食/捕食性线虫（Omnivores-predators）7属。

常规棉石远 321土壤中鉴定出线虫 19科 37属，其中食细菌性线虫 13属，食真菌性线虫 3属，植食性线虫 12属，杂食/捕食性线虫 9
属。秸秆还田增加了食细菌性线虫的丰度，秸秆还田量超过 3.0 g·kg-1就会抑制植食性线虫的生长，使其丰度减小；从生态指标来

看，两种棉花不同还田处理下的多样性指数（H′）、线虫通路指数（NCR）均无显著差异。研究表明，转双价（Bt+CpTI）基因棉

SGK321的种植没有改变土壤线虫的营养类群，并且土壤线虫密度也无显著差异，两种棉花不同还田处理下的多样性指数（H′）、

线虫通路指数（NCR）也均无显著差异。秸秆还田量在一定范围内会使土壤线虫增多，增加丰富度。多因素方差分析表明，相对于

品种的影响，棉花生育期和秸秆还田量对线虫群落的影响更显著。
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全球转基因作物种植面积不断扩大，已经从

1996年的 170 万 hm2上升至 2017年的 1.898亿 hm2[1]。

棉花是全球主要经济、纤维作物之一，2018年，我国

转基因棉花的种植面积约 300万 hm2，占全国棉花播

种总面积的 80% 以上，是我国种植面积最大的转基

因作物。但转基因作物在为社会带来巨大经济效益

的同时，其潜在的生态环境安全风险也被越来越多的

人们所关注[2-3]。

土壤线虫是地球上数量丰富的后生动物之一，在

维持土壤生态系统稳定、促进物质循环和能量流动等

方面发挥着重要作用[4]，常被作为监测农业管理措施

干扰和评价土壤环境质量的重要指示生物[5-7]。转Bt

作物的目的基因可以通过花粉、秸秆还田、根系分泌

等方式进入土壤[8-9]，会大幅增加土壤中 Bt蛋白的含

量[10-12]，进而可能会对土壤动物如土壤线虫产生影

响。段杉[13]研究发现，SGK321与石远321相比在蕾期

和吐絮期的线虫数量存在显著差异，但其他一些研究

并未发现转Bt棉花对土壤线虫群落有显著影响[14-16]。

对转Bt基因玉米MON810的研究表明，其土壤线虫密

度显著高于常规玉米[17]。Gu等[18]研究发现秸秆还田

对总丰度无显著影响，但随着秸秆还田量的增加，食

细菌性线虫丰度逐渐增高，杂食性线虫丰度逐渐减

少。有研究发现，秸秆还田后土壤食细菌性线虫、食

真菌性线虫和有较高 c-p值的杂食/捕食性线虫数量

增加，而植食性线虫数量降低[19-20]。牟文雅等[21]研究

发现秸秆对线虫数量及物种数有一定影响，可改变线

虫群落组成。国内外已有很多文献报道了转基因作

物对土壤线虫群落结构的影响和传统作物秸秆还田

对土壤线虫群落结构的影响。秸秆还田是现代农业

生产过程中的一项重要技术，还田后的秸秆腐解对于

促进作物生长、改善和提高土壤质量具有重要作用。

因此研究转基因棉花秸秆还田腐解后对土壤线虫群

落结构的影响具有十分重要的意义。

本研究以转双价（Bt +CpTI）基因棉 SGK321及其

常规棉石远 321 为对象，比较不同棉花秸秆还田量

下、不同生育期中两种棉花土壤线虫密度及其群落的

动态变化情况，探讨转双价（Bt+CpTI）基因棉秸秆还

田对土壤线虫群落结构的影响，以期深入了解转基因

棉对土壤生态环境的影响和构建转基因棉生态安全

监测指标，为转基因棉种植的土壤生态安全性评价提

供科学依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料

供 试 棉 花 品 种 为 转 双 价（Bt + CpTI）基 因 棉

SGK321 及其常规棉石远 321（简称 SGK321 和石远

321），均由中国农业科学院植物保护研究所提供。

供试花盆上口直径 20 cm、底部直径 16 cm、高 23
cm。供试土壤为潮土，取自天津市武清区常规农田

土壤，其基本理化性质：全磷含量 0.79 g·kg-1，全氮含

量 0.63 g·kg-1，有机质含量 18 g·kg-1，pH 8.24。每盆

装过2 mm筛后充分混匀的干基土5.6 kg，为模拟正常

土壤温度，将花盆埋入土壤中，埋深15 cm。

1.2 试验设计

试验在农业农村部环境保护科研监测所（天津市

南开区，39°5′ 8.28″N，117°8′ 39.12″E）网室内进行。

试验区属温带大陆性季风气候，年均气温和年均降水

量分别为 15 ℃和 600 mm。该试验是不完全随机区

Soil samples were collected at budding stage and flowering and boll-forming stages for identification of nematodes. The results showed that
there was no significant difference in soil nematode density between these two cotton varieties without straw return. After the returning of
straw, the density of soil nematode in SGK321 was significantly higher than that in non-transgenic cotton under the treatment of 1.5 times
returning at bud stage, but no significant difference was observed in other treatments at both stages. A total of 34 nematode genera were
identified in the soil of transgenic（Bt+CpTI）cotton SGK321, including 13 genera of Bacterivores, 3 genera of Fungivores, 11 genera of
Plant-parasitic nematodes and 7 genera of Omnivores-predators. Also 37 genera were present in the soil of non-transgenic cotton, includ⁃
ing 13 genera of Bacterivores, 3 genera of Fungivores, 12 genera of Plant-parasitic nematodes and 9 genera of Omnivores-predators. Straw
returning increased the abundance of Bacterivores, yet the amount of straw returning with more than 3.0 g·kg-1 would inhibit the growth and
abundance of herbivorous nematodes. This study showed that the planting of transgenic（Bt+CpTI）cotton did not change the nutritional
group, and the ecological index analysis indicated that there was no significant difference in soil nematodes in terms of Shannon-Wiener In⁃
dex（H′）and Nematode Channel Ratio（NCR）between these two cotton varieties under different treatments. Overall, the amount of straw
returning to the field, can increase the abundance of soil nematodes. Multivariate analysis showed that the cotton growth period and the
amount of straw returning to field had much more significant effect on the nematode community than the cotton variety.
Keywords：transgenic（Bt+CpTI）cotton; straw returning amount; soil nematode; trophic groups; ecological index

872



李 静，等：转双价基因棉SGK321不同秸秆还田量对土壤线虫群落的影响2019年4月
组实验，设置 5个还田梯度，按照土层厚度换算而来。

每公顷 0~20 cm耕层土壤约有 2.25×106 kg，还田梯度

分别为 0、2250、4500、6750 kg·hm-2和 9000 kg·hm-2，

分别代表不还田、半量还田、全量还田、1.5倍还田量

和 2倍还田量。换算成盆栽试验的还田梯度为 0（对

照）、1.0、2.0、3.0 g·kg-1和 4.0 g·kg-1。试验所用秸秆

为 SGK321和石远 321的秸秆，用粉碎机粉碎后过 20
目筛，按照试验设置分别与土壤均匀混合，用于转基

因棉花 SGK321及其常规棉石远 321棉花的种植。每

个还田处理设有 4个重复，每个重复 5盆，共 200盆盆

栽。于 2015年 4月 24日播种，每盆放置 6粒棉花种

子，待出苗后定苗至每盆 2株，日常管理过程中不喷

洒农药。分别于播种后 60 d（蕾期）和 90 d（花铃期）

两个时期进行土壤样品采集。

1.3 土壤样品的采集

去除花盆表面杂草和落叶，用土钻取距离棉花主

茎 2 cm的土壤，深度 15 cm，每盆取 2钻，5盆混为一

个样品。样品混匀后除去植物根系、残渣等，放入自

封袋带回实验室，于 4 ℃保存，并在两周内完成线虫

分离。

1.4 线虫的分离与鉴定

土壤线虫分离采用 Baermann 浅盘法[22]：从采集

的混匀土壤中取出 50 g鲜土，在 25 ℃的环境下静止

分离 48 h，分离后的土壤浸出液用 500目筛过滤，将

分离出的线虫经 60 ℃水浴杀死后，保存于 4%的福尔

马林溶液中[23]。根据土壤的含水量，折合成每 100 g
干土土壤线虫密度，然后每个样品根据镜检法[24]随机

选取 100条线虫，使用 Nikon公司生产的 TS100荧光

侧置显微镜进行鉴定。如果样品中线虫不足 100条，

则所有样品都要鉴定。根据土壤线虫的头部形态学

特征，将线虫划分为植食性线虫（Plant-parasites）、食

细菌性线虫（Bacterivores）、食真菌性线虫（Fungivores）

和杂食/捕食性线虫（Omnivores-predators）等 4个营养

类群；并根据线虫的食性和生活策略（r-策略和 k-策
略）将不同线虫类群赋予1~5的 c-p值[25]。

1.5 线虫生态指标分析

研究采用生态学评价指数：

（1）Shannon-Wiener多样性指数：H′=-∑Piln Pi，

Pi=ni /N。式中Pi为样品中属于第 i种的个体的比例；

ni为第 i类群的个体数；N为所有类群的个体总数[26]。

（2）Pielou 均匀度指数：J=H′ /lnS。式中 H′ 为
Shannon-Wiener 多样性指数；S为鉴定分类单元的数

目[27]。

（3）Margalef丰富度指数：SR=（S-1）/lnN。式中 S

为鉴定分类单元的数目；N为鉴定的线虫个体数

目[28]。

（4）线虫通路指数：NCR=NB/（NB+NF）。式中NB

指食细菌性线虫的土壤线虫密度；NF指食真菌性线

虫的土壤线虫密度[29]。

（5）瓦斯乐斯卡指数：WI=（NF+NB）/NPP。式中

NF和NB同上；NPP为植食性线虫密度[30]。

（6）自由生活线虫成熟度指数：MI=∑（vi ×fi）。式

中 vi为自由生活线虫的 c-p值；fi为第 i种线虫的个体

数占自由生活线虫的比例[31]。

1.6 数据分析

数据分析采用 SPSS软件（16.0版，SPSS Inc．），采

用T检验分析转基因棉与常规棉之间的差异，不同还

田处理与不同生育期生态指数差异采用单因子方差

分析法（One-way ANOVA），品种、秸秆还田量和生育

期之间的交互作用采用多因子方差分析法（Three-
way ANOVA），处理组间显著检验采用Duncan法。

2 结果与分析

2.1 土壤线虫密度

SGK321 土壤线虫密度仅在蕾期 3.0 g·kg-1还田

处理时显著高于石远 321（P<0.05），其他处理差异不

显著（图 1）。不还田时，两个时期 SGK321土壤线虫

密度均低于石远321，但无显著差异。

如图 1所示，蕾期，随着秸秆还田量的增加，石远

321土壤线虫密度逐渐增加，在 4.0 g·kg-1还田处理时

密度达到最大值。SGK321土壤线虫密度在3.0 g·kg-1

还田处理时达到最大值，且秸秆还田后土壤线虫密度

均高于不还田处理。花铃期，随着秸秆还田量的增

加，石远 321和 SGK321土壤线虫密度均逐渐增加，在

4.0 g·kg-1还田处理时密度达到最大值，同时 SGK321
的线虫密度均高于石远321，但无显著差异。

花铃期土壤线虫密度相比于蕾期，石远 321土壤

线虫密度在 0、2.0 g·kg-1处理中减少，其他处理中增

加；SGK321土壤线虫密度在 3.0 g·kg-1还田处理中减

少，其他处理中增加。

2.2 土壤线虫群落组成

如表 1和表 2所示，SGK321两个时期共鉴定出土

壤线虫 19科 34属，其中食细菌性线虫 13属，食真菌

性线虫3属，植食性线虫11属，杂食/捕食性线虫7属。

石远 321两个时期共鉴定出土壤线虫 19科 37属，其

中食细菌性线虫 13属，食真菌性线虫 3属，植食性线
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虫 12属，杂食/捕食性线虫 9属。SGK321和石远 321
的优势属均是螺旋属Helicotylenchus，其中 SGK321土

壤中螺旋属在蕾期 2.0 g·kg-1与 1.0、3.0、4.0 g·kg-1还

田处理之间存在显著差异（P<0.05）。石远 321土壤

中螺旋属在花铃期 4.0 g·kg-1与 1.0、2.0 g·kg-1还田处

理之间存在显著差异（P<0.05）。

蕾期，拟丽突属 Acrobeloides、原杆属 Protorhabdi⁃

tis等 6属在两个棉花品种各还田处理之间均存在显

著差异（P<0.05）；SGK321 土壤线虫中茎属 Dity⁃

lenchus、垫刃属 Tylenchus、异皮属 Heterodera、锉齿属

Mylonchulus等 10属在各还田处理之间存在显著差异

（P<0.05），石远 321土壤线虫中孔咽属 Aporcelaimus、

真矛线属Eudorylaimus等 7属在各还田处理之间存在

显著差异（P<0.05）。花铃期，鹿角唇属Cervidellus、茎

属等 5属在两个棉花品种各还田处理之间均存在显

著差异（P<0.05）；SGK321 土壤线虫中丝尾垫刃属

Filenchus和原杆属在各还田处理之间存在显著差异

（P<0.05）；石远 321 土壤线虫中棱咽属 Prismatolai⁃

mus、矮化属 Tylenchorhynchus等 10 属在各还田处理

之间存在显著差异（P<0.05）。石远 321土壤线虫中

拟丽突属、棱咽属和矮化属等 5属在两个生育期各还

田处理中均存在显著差异（P<0.05）；SGK321 土壤

线虫中丝尾垫刃属、原杆属、鹿角唇属、垫刃属和茎属

在两个生育期各还田处理中均存在显著差异（P<
0.05）。

与不还田相比，三等齿属 Pucephalobus、丽突属

Acrobeles等 11属只出现在秸秆还田处理中。其中剑

属Xiphinema、三等齿属Pucephalobus、微矛线属Micro⁃

dorylaimus、前矛线属Prodorylaimus仅出现在石远 321
的还田处理中（表 1），丽突属仅出现在 SGK321的 4.0
g·kg-1还田处理中（表 2），其他属分布在两个时期的

不同还田处理中。

2.3 土壤线虫的营养类群结构

SGK321和石远 321土壤线虫在采样的两个生育

期均以食细菌性线虫（蕾期：27.07%~39.93%；花铃

期：32.73%~52.7%）和植食性线虫（蕾期：25.63%~
55.03%；花铃期：14.98%~42.89%）为主要营养类群

（图 2）。不还田时，蕾期 SGK321中食细菌性和食真

菌性线虫丰度高于石远 321，杂食/捕食性和植食性线

虫丰度低于石远 321；花铃期 SGK321中杂食/捕食性

线虫丰度显著高于石远321（P<0.05）。

蕾期，在 2.0 g·kg-1还田处理时，除石远 321土壤

中食细菌线虫丰度显著高于 SGK321（P<0.05），食真

菌线虫丰度高于 SGK321，但无显著差异外，其他处理

SGK321土壤中食细菌性和食真菌性线虫丰度均高于

石远 321，但无显著差异；两种棉花土壤中食细菌性

和食真菌性线虫在不同秸秆还田处理间均无显著差

异。SGK321的植食性线虫丰度在 2.0 g·kg-1还田处

理时显著高于石远 321（P<0.05）；石远 321土壤中植

食性线虫丰度在不还田时显著高于 3.0 g·kg-1和 4.0
g·kg-1还田处理（P<0.05）；SGK321土壤中植食性线虫

丰度在秸秆还田后各处理间均存在显著差异（P<
0.05）。石远 321 中杂食/捕食性线虫丰度均高于

SGK321，但无显著差异，两种棉花不同秸秆还田处理

间也均无显著差异。

花铃期，除 2.0 g·kg-1还田处理外，石远 321的食

细菌性线虫丰度均高于 SGK321，且在 4.0 g·kg-1还田

处理时存在显著差异（P<0.05）；石远 321土壤中食细

图1 蕾期和花铃期不同还田处理土壤线虫密度
Figure 1 The density of nematodes under different treatments at

budding stage and flowering and boll-forming stages

不同小写字母表示不同棉花品种在同一还田处理之间
差异显著（P<0.05）；不同大写字母表示同一棉花品种在不同还田

处理之间差异显著（P<0.05）。下同
Different lowercase letters indicate significant difference between different
cotton varieties in the same returning treatment（P<0.05）；Different capital

letters indicate significant difference between different returning
treatments in the same cotton variety（P<0.05）. The same below
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表1 蕾期不同还田处理土壤线虫的优势度

Table 1 The dominance of soil nematodes under different treatments at budding stage
线虫类群

Ba
真头叶属Eucephalobus

头叶属Cephalobus

拟丽突属Acrobeloides

鹿角唇属Cervidellus

板唇属Chiloplacus

原杆属Protorhabditis

中杆属Mesorhabditis

小杆属Rhabditis

三等齿属Pucephalobus

单宫属Monhystera

棱咽属Prismatolaimus

无咽属Alaimus

绕线属Plectus

Fu
滑刃属Aphelenchoides

真滑刃属Aphelenchus

茎属Ditylenchus

Pp
螺旋属Helicotylenchus

垫刃属Tylenchus

丝尾垫刃属Filenchus

裸矛属Psilenchus

散香属Boleodorus

伪垫刃属Nothotylenchus

矮化属Tylenchorhynchus

短体属Pratylenchus

潜根属Hirschmanniella

短针属Brachyderus

异皮属Heterodera

剑属Xiphinema

Op
锉齿属Mylonchulus

单齿属Mononchidae

孔咽属Aporcelaimus

真矛线属Eudorylaimus

前矛线属Prodorylaimus

中矛线属Mesodorylaimus

微矛线属Microdorylaimus

拟桑尼属Thorneella

拟矛线属Dorylaimoides

c-p

2
2
2
2
2
1
1
1
1
1
3
4
2

2
2
2

3
2
2
2
2
2
3
3
3
3
3
5

4
4
5
4
4
5
4
4
4

0 g·kg-1

石远321
27.07
3.59
2.1

8.54b
0.22
4.42b
0.26b
0b

4.29
0

1.27
1.2a
0

1.18
8.7

0.79b
7.24a
0.67
53.8
38.2
1.01
0.26b
0.22
7.76

0.83ab
2.59a
2.93a

0
0
0
0

10.39
4.13
0

0.81c
3.49ab

0
0
0

1.96
0

SGK321
27.4
3.73
1.31
11.2B
1.32A
3.18
0.18B
0.56

1.22AB
0

2.13A
1.37A
0.24

0.96AB
11.71
1.81
8.72

1.18A
51.46

37.5AB
0.57B

0.15AB
0

8.94
0.48

1.31A
2.18AB

0
0.15
0.18B

0
9.47
2.74B
0B
1.76
3.31
0
0
0

1.66
0

1.0 g·kg-1

石远321
36.07
7.08
1.79

11.5ab
0

10.7ab
3.89a
0b

1.11
0
0
0b
0
0

7.23
1.92ab
5.31ab

0
42.61
37.43

0
0b
0

3.39
0.98ab
0.81ab

0b
0
0
0
0

14.1
4.76
0.32
7.07a
0c
0
0
0

1.46
0.49

SGK321
39.45
3.37
1.99

20.8AB
0.64AB
5.15

1.21AB
1.54

4.01A
0

0.33B
0.41B

0
0B

12.76
2.23
10.1
0.43B
39.95
29BC
0B

0.21AB
0.17
7.15
0.5

1.44A
1.21B
0.27
0
0B
0

7.86
2B
0B
1.16
2.59
0
0
0

1.94
0.17

2.0 g·kg-1

石远321
39.94
4.09
1.18

14.7ab
1

12.7a
1.47ab
1.45a
2.61
0

0.42
0.32ab

0
0

5.03
1.81ab
3.22b

0
41.23
36.5
0.17
0b
0

4.33
0b
0b

0.23b
0
0
0
0

13.8
6.23
0

4.4ab
1.76abc

0
0

0.46
0.56
0.39

SGK321
31.86
3.88
0.88
14.5B
0.29B

3
0B
2.34

3.55A
0

1.75AB
1.21A

0
0.46B
3.84
1.04
2.51
0.29B
55.03
43.9A
0.58B
0.58A

0
6.43
0.58
0B

2.38A
0
0

0.58B
0

9.22
6.22A

0B
1.67
1.04
0
0
0

0.29
0

3.0 g·kg-1

石远321
39.93
2.47
2.19

16.9ab
0.82

10.5ab
1.15ab

0b
4.96
0

0.21
0.18ab

0
0.55
8.94

3.65ab
5.08ab
0.21
39.56
28.2
0
0b
0

5.38
2.67a
0.64ab
1.61ab
0.21
0.85
0
0

11.66
5.61
0

1.94bc
1.4bc
0.36
0
0

2.35
0

SGK321
45.06
5.27
0.43

28.9A
0B
4.79

1.75AB
0.22
0.44B

0
1.08AB
0.44B
0.22

1.52A
10.93
1.31
8.32
1.3A
35.63
20.8C
1.31A

0B
0.22
9.14
1.31
0.22B

1.97AB
0

0.22
0.44B

0
8.32
2.2B
0.22A
1.97
1.74
0
0
0

1.97
0.22

4.0 g·kg-1

石远321
36.82
3.04
1.19
21.5a
0.31
5.31b
0.49b
0b

2.01
0.17
0.62
1.22a

0
0.96
8.18
4.76a
3.42b

0
39.79
27.3
1.09
0.93a
0.31
4.29
2.27a
0.79ab
2.2ab

0
0.31
0.14
0.16
15.24
5.19
0.15

2.37bc
3.99a

0
0.15
0

3.39
0

SGK 321
38.42
6.03
1.32

20.7AB
0B
3.8

2.28A
0.59

2.25AB
0

0.14B
0.72AB

0
0.59AB
9.25
3.84
5.25
0.16B
42.18

30.1BC
0B

0.14AB
0

6.62
0.6

1.17AB
1.86AB

0
0

1.69A
0

10.14
2.72B
0B
1.31
2.44
0
0
0

3.67
0

注：Ba，食细菌性线虫；Fu，食真菌性线虫；Pp，植食性线虫；Op，杂食/捕食性线虫。不同小写字母表示石远 321棉花不同秸秆还田量之间的差
异显著（P<0.05）；不同大写字母表示SGK321棉花不同秸秆还田量之间的差异显著（P<0.05）。下同。

Notes：Ba, Bacterivores；Fu, Fungivores；Pp, Plant-parasites；Op, Omnivores-predators. Different lowercase letters indicate significant difference
between different amounts of straw returning in Shiyuan321 cotton（P<0.05）；Different capital letters indicate significant difference between different
amounts of straw returning in Shiyuan321 cotton（P<0.05）. The same below.
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菌性线虫丰度在 4.0 g·kg-1还田处理时显著高于 2.0
g·kg-1和不还田处理（P<0.05）；SGK321土壤中食细菌

性线虫丰度在 3.0 g·kg-1还田处理时显著高于 1.0 g·
kg-1和不还田处理（P<0.05）。石远 321土壤中食真菌

性线虫丰度均高于 SGK321，在 3.0 g·kg-1还田处理时

存在显著差异（P<0.05），且在 3.0 g·kg-1还田处理时

显著高于其他还田处理（P<0.05）；SGK321土壤中食

真菌性线虫丰度在各处理间无显著差异。除 2.0 g·
kg-1还田处理，SGK321土壤中植食性线虫丰度均高于

石远 321，且在 3.0、4.0 g·kg-1还田处理时存在显著差

异（P<0.05）；石远 321 土壤中植食性线虫丰度在 2.0
g·kg-1还田处理时显著高于 4.0 g·kg-1还田处理（P<
0.05）；SGK321土壤中植食性线虫丰度在 1.0 g·kg-1还

田处理时显著高于其他处理（P<0.05）。石远 321土

表2 花铃期不同还田处理土壤线虫的优势度

Table 2 The dominance of soil nematodes under different treatments at flowering and boll-forming stage

线虫类群

Ba
真头叶属Eucephalobus

头叶属Cephalobus

拟丽突属Acrobeloides

鹿角唇属Cervidellus

板唇属Chiloplacus

丽突属Acrobeles

原杆属Protorhabditis

中杆属Mesorhabditis

小杆属Rhabditis

单宫属Monhystera

棱咽属Prismatolaimus

无咽属Alaimus

绕线属Plectus

Fu
滑刃属Aphelenchoides

真滑刃属Aphelenchus

茎属Ditylenchus

Pp
螺旋属Helicotylenchus

垫刃属Tylenchus

丝尾垫刃属Filenchus

裸矛属Psilenchus

散香属Boleodorus

伪垫刃属Nothotylenchus

矮化属Tylenchorhynchus

短体属Pratylenchus

异皮属Heterodera

Op
锉齿属Mylonchulus

孔咽属Aporcelaimus

真矛线属Eudorylaimus

中矛线属Mesodorylaimus

拟桑尼属Thorneella

拟矛线属Dorylaimoides

c-p

2
2
2
2
2
2
1
1
1
1
3
4
2

2
2
2

3
2
2
2
2
2
2
3
3

4
5
4
5
4
4

0 g·kg-1

石远321
33.34
6.98

1.49ab
6.48b
1.67ab
4.03
0
0

0.89ab
1.5
2.69

1.37ab
3.25b
2.99
9.54
0.65

8.55ab
0.34c
38.04
20.2ab

0b
0.22
0

8.86a
0.81
6.29a
1.66
0

19.06
7.03ab
2.95ab
4.42
0

3.82
0.84a

SGK321
32.77
10.9
1.53
6.09C
2.62A
1.59
0
0B
0.6
1.88
1.24
1.02

3.11AB
2.19
6.85
0.66
6.19
0B

31.65
22.4
0B

0.92AB
0.16
6.48
0

0.64
1.05
0

28.65
14.1
7.4
3.21
0

3.94
0

1.0 g·kg-1

石远321
41.04
8.01

1.07ab
13.7ab
1.45ab
3.77
0

0.31
0.92ab
0.92
1.39

0.91ab
3.82b
4.77
9.11
1.59
5.37b
2.15b
33.01
23.9a
0b

0.99
0

3.67b
0.15
2.46b
1.84
0

16.77
8.11ab
1.84b
4.13
0

2.69
0b

SGK321
32.73
8.46
1.61
8.68C
2.98A
3.01
0
0B
0.73
1.97
1.61
0.83
0.43B
2.42
5.51
1.06
3.96

0.49AB
42.89
32.2
0B

1.32AB
0

7.04
1.05
0.13
0.62
0.53
18.86
7.56
3.96
3.89
0.3
3.02
0.13

2.0 g·kg-1

石远321
34.02
7.16
2.02a
9ab

2.16a
5.22
0

0.32
1.51a
1.27
2.22
0.29b
1.05b
1.8
6.18
0.82
4.57b
0.79bc
34.41
25.7a
0.39a
0.75
0

4.81ab
0.32
1.13b
1.31
0

25.36
11a
8.2a
3.38
0

2.78
0b

SGK321
38.05
7.17
0.86

12.5BC
1.71AB
3.76
0
0B
1.85
3.67
1.09
0

2.56AB
2.88
5.96
0.87
4

1.09AB
33.57
25.5
0B

1.85A
0

5.46
0.46
0

0.3
0

22.42
9.35
4.22
5.94
0

2.91
0

3.0 g·kg-1

石远321
43.36
9.07
0.35b
16a

0.56b
5.54
0

0.17
0.69ab
0.76
2.03
0.52b
5.29b
2.38
19.06
2.1

13.2a
3.76a
25.52
14.4ab

0b
1.13
0

6.02ab
0.64
1.14b
1.96
0.23
12.08
1.27b
4.1ab
3.14
0

3.57
0b

SGK321
43.3
7.43
0.81

18.1AB
0.47B
2.62
0

0.99AB
1.98
3.53
1.24
1.08

3.37A
1.68
6.67
0.88
3.14

2.65A
36.62
26.6

0.39A
0.1B

0
8.52
0.14
0.43
0.44
0

13.49
3.86
3.34
4.92
0

1.37
0

4.0 g·kg-1

石远321
52.7
10.27
0.72ab
11.8ab
1.34ab

4.2
0

0.39
0.13b
0.51
1.61
2.14a
16.8a
2.79
11.69
1.87

7.92ab
1.9bc
14.98
6.68b
0b
0.2
0

5.4ab
0.72
0.6b
1.38
0

20.67
4.8ab
4.25ab
4.71
0

6.4
0.51ab

SGK321
41.86
4.69
1.48

21.3A
0.97B
2.94
0.11

1.71A
0.47
1.55
1.69
1.28

2.06AB
1.61
7.85
1.03
5.4

1.42AB
35.94
27.6
0B

0.41B
0

5.98
1.19
0.21
0.55
0

14.28
3.71
2.4
4.91
0

3.26
0
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壤中杂食/捕食性线虫丰度在 1.0、3.0 g·kg-1还田处理

时低于 SGK321，但差异不显著；石远 321土壤中杂食/
捕食性线虫丰度在 2.0 g·kg-1还田处理时显著高于

3.0 g·kg-1还田处理（P<0.05）；SGK321土壤中杂食/捕
食性线虫丰度在不还田处理时显著高于 3.0、4.0 g·
kg-1还田处理（P<0.05）。

2.4 土壤线虫群落生态指数

SGK321的 SR指数在蕾期不还田处理时显著高

于石远 321（P<0.05）（表 3）。石远 321 的 J 指数在蕾

期 3.0 g·kg-1还田处理和花铃期 1.0 g·kg-1还田处理时

显著高于 SGK321（P<0.05）。H′指数两品种间不存

在显著性差异。石远 321不同还田处理中的 SR、H′
指数在蕾期 4.0 g·kg-1还田处理时显著高于 1.0 g·kg-1

还田处理（P<0.05），J指数在各处理间均无显著差异。

SGK321不同还田处理中的H′指数在蕾期 3.0 g·kg-1

还田处理时显著高于 2.0 g·kg-1还田处理（P<0.05），

SR、J指数在各处理间均无显著差异。

MI指数[25]是根据线虫的群落结构特征评价人类

活动对线虫群落结构的影响，进而可以表明土壤环境

所受的干扰程度。石远 321的MI指数在蕾期 2.0 g·
kg-1还田处理时显著高于 SGK321，在花铃期 1.0、4.0
g·kg-1还田处理时显著高于 SGK321（P<0.05）。蕾期

不同还田处理中 SGK321土壤线虫的MI指数在 1.0、
3.0 g·kg-1还田处理时显著高于不还田、2.0 g·kg-1还田

处理（P<0.05）；花铃期石远321不同还田处理的MI指

数在 4.0 g·kg-1还田处理时显著高于不还田、1.0、2.0
g·kg-1还田处理（P<0.05）。线虫的营养类群结构与土

壤碎屑食物网密切相关，常用食细菌和食真菌线虫的

比 值（即 NCR）探 测 土 壤 有 机 质 的 分 解 途 径[32]。

SGK321的NCR指数在花铃期 3.0 g·kg-1还田处理时

显著高于石远 321（P<0.05）。不同还田处理中石远

321的NCR指数在蕾期 2.0 g·kg-1还田处理时显著高

于不还田处理（P<0.05）；在花铃期 2.0 g·kg-1还田处

理时显著高于 3.0 g·kg-1还田处理（P<0.05）。不同还

田处理中 SGK321土壤线虫的NCR指数在蕾期和花

铃期各秸秆还田处理间均无显著差异。WI指数用于

反映土壤线虫群落组成和土壤的健康程度[21]，石远

321 的WI指数在蕾期 2.0 g·kg-1还田处理和花铃期

图2 蕾期和花铃期不同秸秆还田处理下各营养类群丰度

Figure 2 Abundance of different nutrient groups in different returning amounts at budding stage and flowering and boll-forming stage
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1.0、4.0 g · kg-1 还田处理时显著高于 SGK321（P<
0.05）。不同还田处理中石远 321的WI指数在花铃期

4.0 g·kg-1还田处理时显著高于 0、1.0、2.0 g·kg-1还田

处理（P<0.05）。SGK321的WI指数在蕾期 3.0 g·kg-1

还田处理时显著高于不还田和 2.0 g·kg-1还田处理

（P<0.05）。

花铃期相比于蕾期，石远 321中除 SR、NCR指数

外，其他生态指数均升高；SGK321中除H′、J指数外，

其他生态指数均降低（表3）。

2.5 棉花品种、秸秆还田量和生育期对线虫数量及生

态指标的交互效应

由表4可知，棉花生育期对植食性线虫和杂食/捕
食性线虫数量有极显著影响；棉花品种对线虫总量和

植食性线虫数量有极显著影响；棉花秸秆还田量对线

虫总量、食细菌性线虫及食真菌性线虫数量有极显著

影响，对杂食/捕食性线虫数量有显著影响。多因素

方差分析表明：棉花品种和生育期对食真菌性和杂

食/捕食性线虫数量有显著交互效应；棉花品种和秸

秆还田量对线虫总量和植食性线虫数量有极显著交

互效应，对食细菌性线虫有显著交互效应。

由表 5可知，除NCR外，棉花生育期对 SR、H′、J、
MI和WI指数均有极显著影响；棉花品种对 J指数有

极显著影响，对WI指数有显著影响；棉花秸秆还田量

对MI、WI指数有极显著影响，对 SR、NCR指数有显著

影响。多因素方差分析表明：棉花品种和生育期对

SR、MI指数有极显著交互效应，对H′、NCR、WI指数

有显著交互效应；棉花品种和秸秆还田量对WI指数

有显著交互效应；棉花品种、生育期和秸秆还田量对

WI指数有显著交互效应。

3 讨论

土壤线虫因其独特的生物特性及其在土壤群落

结构中的重要作用，而成为指示土壤生态系统结构和

功能变化的有力工具[33]。陈群英等[34]连续两年的转

生育期
Period of growth

蕾期
Budding stage

花铃期
Flowering and
boll-forming

stages

生态指数
Ecological indices
丰富度指数SR

多样性指数H′

均匀度指数 J

线虫通路指数NCR

瓦斯乐斯卡指数
WI

自由生活线虫成熟
指数MI

丰富度指数SR

多样性指数H′

均匀度指数 J

线虫通路指数NCR

瓦斯乐斯卡指数
WI

自由生活线虫成熟
指数MI

0 g·kg-1

石远321
3.23±
0.22Bb
2.21±

0.20ABa
0.76±
0.07Aa
0.74±
0.09Ba
0.70±
0.06Aa
0.67±
0.08Aa
3.88±
0.51Aa
2.64±
0.17Aa
0.86±
0.03Aa
0.77±
0.11Aa
1.26±
0.25Ba
0.89±

0.24BCa

SGK321
3.87±
0.38Aa
2.25±

0.22ABa
0.74±
0.08Aa
0.70±
0.12Aa
0.80±

0.10BCa
0.76±

0.13BCa
3.39±
0.69Aa
2.34±
0.22Aa
0.81±
0.05Aa
0.83±
0.09Aa
1.82±
0.57Aa
0.83±
0.16Aa

1.0 g·kg-1

石远321
2.52±
0.41Ca
2.02±
0.19Ba
0.79±
0.02Aa
0.83±

0.07ABa
1.03±
0.20Aa
0.81±
0.10Aa
3.76±
0.57Aa
2.54±
0.17Aa
0.85±
0.01Aa
0.82±

0.08ABa
1.56±
0.33Ba
1.05±

0.11BCa

SGK321
3.30±
0.60Aa
2.17±

0.08ABa
0.76±
0.05Aa
0.74±
0.04Aa
1.39±

0.17ABa
0.98±
0.13Aa
3.66±
0.60Aa
2.39±
0.16Aa
0.80±
0.04Ab
0.85±
0.03Aa
0.95±
0.32Ab
0.73±
0.09Ab

2.0 g·kg-1

石远321
2.74±

0.10BCa
2.07±
0.12Ba
0.77±
0.06Aa
0.89±
0.05Aa
1.14±
0.24Aa
0.84±
0.10Aa
3.92±
0.62Aa
2.46±
0.22Aa
0.82±
0.07Aa
0.86±
0.09Aa
1.27±
0.27Ba
0.77±
0.14Ca

SGK321
3.35±
0.71Aa
2.04±
0.21Ba
0.70±
0.02Aa
0.90±
0.03Aa
0.65±
0.11Cb
0.65±
0.05Cb
3.41±
0.09Aa
2.48±
0.20Aa
0.84±
0.07Aa
0.86±
0.08Aa
1.48±
0.65Aa
0.87±
0.16Aa

3.0 g·kg-1

石远321
3.08±

0.46BCa
2.24±

0.04ABa
0.80±
0.04Aa
0.82±

0.03ABa
1.36±
0.15Aa
0.91±
0.32Aa
3.90±
0.62Aa
2.53±
0.14Aa
0.83±
0.04Aa
0.68±
0.08Bb
3.44±

0.69ABa
1.32±

0.38ABa

SGK321
4.02±
0.55Aa
2.35±
0.11Aa
0.74±
0.03Ab
0.80±
0.01Aa
1.57±
0.01Aa
1.09±
0.01Aa
3.65±
0.10Aa
2.38±
0.09Aa
0.78±
0.03Aa
0.87±
0.04Aa
1.46±
0.65Aa
1.00±
0.23Aa

4.0 g·kg-1

石远321
3.87±
0.52Aa
2.40±
0.07Aa
0.78±
0.02Aa
0.81±

0.06ABa
1.23±
0.10Aa
0.88±
0.19Aa
3.85±
0.18Aa
2.59±
0.23Aa
0.84±
0.07Aa
0.82±

0.07ABa
5.69±
0.79Aa
1.61±
0.46Aa

SGK321
3.59±
0.61Aa
2.24±

0.22ABa
0.75±
0.04Aa
0.78±
0.13Aa
1.27±

0.14ABCa
0.91±

0.24ABa
3.72±
0.12Aa
2.40±
0.12Aa
0.78±
0.04Aa
0.85±
0.05Aa
1.44±
0.43Ab
1.00±
0.15Ab

注：不同小写字母表示不同棉花品种在同一还田处理之间差异显著（P<0.05）；不同大写字母表示同一棉花品种在不同还田处理间差异显著
（P<0.05）。

Notes：Different lowercase letters indicate significant difference between different cotton varieties with the same returning treatment（P<0.05）; Different
capital letters indicate significant difference between different returning treatments in the same cotton variety.

表3 蕾期和花铃期不同还田处理土壤线虫的生态指数

Table 3 Ecological indicators of the soil nematode of the different treatments at budding stage and flowering and boll-forming stage
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Bt水稻田间种植未对土壤线虫总密度及各营养类群

的线虫密度产生显著影响。本研究表明，转双价基因

棉和常规棉土壤线虫密度在不还田时无显著差异，这

与 Yang等[16]的结果一致，说明转双价基因棉花的种

植对土壤线虫密度没有显著影响。秸秆还田后，两种

棉花的土壤线虫密度随着秸秆还田量的增加而增加，

这说明秸秆的施入，为线虫提供了更加充足的营养物

质和能量来源，有利于土壤线虫的生长繁殖[21]。

本试验中两个棉花品种，5个还田处理共鉴定出

线虫19科38属。秸秆还田对螺旋属和拟丽突属等优

势属影响不大，但增加线虫稀有属的数量。说明秸秆

还田主要是通过影响稀有类群的数量进而影响线虫

群落结构[35]。与不还田处理相比，秸秆还田处理中出

现了三等齿属、丽突属等属，表明秸秆还田增加了土

壤线虫的丰富度[21]，提高了线虫多样性[36]。

土壤线虫群落的营养类群可以有效地反映土壤

线虫食物网营养级关系及能量流动途径[29]。戚琳

等[37]发现转Bt水稻的田间种植增加植食性线虫丰度。

但对转双价基因棉的研究未发现其改变线虫的营养

类群[16]。本研究表明，转双价基因棉的种植也没有改

变土壤线虫的营养类群结构，各处理间线虫群落组成

不存在显著差异，植食性和食细菌性线虫是优势营养

类群。食真菌性线虫在两个棉花品种所有处理中均

属于最低的营养类群，且秸秆还田后丰度低于不还

田，这可能是因为棉花秸秆木质化很强，细菌比较难

以利用，真菌在分解棉花秸秆中的作用更加突出。秸

秆还田后，常规棉杂食/捕食性线虫丰度增加，这说明

秸秆的施用为杂食/捕食性线虫提供食物来源，增加

了土壤中原生动物等的密度[38]。

利用线虫的生态指数可以很好地反映不同秸秆

还田处理间土壤线虫多样性和群落结构的差异程

度[21]。本研究表明，蕾期石远 321 的 SR、H′指数在

4.0 g·kg-1与 1.0、2.0 g·kg-1还田处理之间存在显著差

异，SGK321的H′指数在2.0 g·kg-1与3.0 g·kg-1还田处

理之间存在显著差异，这与 Zhang等[39]的研究结果相

同，说明秸秆还田后，多样性有一定的增加趋势，在一

定还田范围内能够提高土壤线虫丰富度。但花铃期

两种棉花品种之间土壤线虫H′、SR指数均没有显著

差异，表明作物生育期对土壤线虫的影响大于转双价

基因棉[34]。MI指数越低，表明土壤环境受到干扰程

表5 棉花品种、秸秆还田量和生育期对线虫生态指标的交互效应

Table 5 Interactive effects of cotton varieties，straw returning amount and growth period on nematode ecological indicators
处理
Index

G
V
S

G×V
G×S
V×S

G×V×S

丰富度指数
SR

0**

0.900
0.019*

0.001**

0.140
0.767
0.328

多样性指数
H′

0**

0.087
0.075
0.023*

0.134
0.472
0.386

均匀度指数
J

0**

0**

0.884
0.919
0.319
0.858
0.356

自由生活线虫成熟度指数
MI

0.003**

0.168
0**

0.003**

0.140
0.313
0.129

线虫通路指数
NCR

0.354
0.487
0.017*

0.022*

0.288
0.550
0.568

瓦斯乐斯卡指数
WI

0**

0.018*

0.003**

0.011*

0.048
0.020*

0.010*

注：G.棉花生育期；V.棉花品种；S.棉花秸秆还田量。*为P<0.05，影响显著；**为P<0.01，影响极显著。下同。
Notes：G. cotton growth period；V. cotton variety；S. cotton straw returning amount；* at P<0.05 levels，significantly affected；** at P<0.01 levels，

extremely significantly affected. The same below.

处理
Index

G
V
S

G×V
G×S
V×S

G×V×S

线虫总量
Total nematodes

0.130
0.004**

0**

0.418
0.391
0.001**

0.300

食细菌性线虫
Bacterivores

0.054
0.097
0**

0.808
0.171
0.020*

0.478

食真菌性线虫
Fungivores

0.482
0.864
0.001**

0.014*

0.491
0.727
0.077

植食性线虫
Plant-parasites

0.005**

0.001**

0.290
0.066
0.284
0.001**

0.072

杂食/捕食性线虫
Omnivores-predatores

0**

0.477
0.028*

0.014*

0.296
0.064
0.814

表4 棉花品种、秸秆还田量和生育期对线虫数量的交互效应

Table 4 Interactive effects of cotton varieties，straw returning amount and growth period on the number of nematode
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度越大[21]。本研究中，蕾期 SGK321 的MI指数在 3.0
g·kg-1还田处理与不还田、2.0 g·kg-1还田处理之间均

存在显著差异，在花铃期两种棉花的MI指数在 3.0、
4.0 g·kg-1还田处理显著高于不还田处理，说明较高的

秸秆还田量对土壤环境的影响相对更小。蕾期转双

价基因棉土壤线虫的MI指数普遍高于常规棉，说明

转双价基因棉种植对土壤线虫的干扰较小，这与杨志

国等[40]的研究结果相同。NCR指数值为 0，代表土壤

有机质分解是完全依靠真菌分解途径；若NCR值为

1，则表示完全依靠细菌分解途径[29]。WI指数值越

大，表明土壤食微线虫丰度越高，土壤健康程度越高。

本研究中，NCR值在 0.68~0.90间，均大于 0.5，表明各

秸秆还田处理的盆栽土壤主要依靠细菌分解途径分

解有机物，且NCR在秸秆还田条件下显著高于不还

田处理，这表明秸秆还田能促进食细菌性线虫繁殖并

抑制植食性线虫的生长。除蕾期 0、2.0 g·kg-1还田处

理和花铃期 1.0 g·kg-1还田处理外，WI值均大于 1，表
明盆栽所用土壤健康状况普遍良好。

多因素方差分析表明，生育期对植食性线虫和杂

食/捕食性线虫数量有极显著影响，说明生育期会引

起土壤线虫密度的变化，这与李修强等[41]结论一致，

对线虫 SR、H′、J、MI和WI指数有极显著影响，说明生

育期对线虫群落结构组成有影响。品种对线虫总量

和植食性线虫数量有极显著影响，对 J、WI指数有影

响，可能是由于转 Bt作物外源基因的插入导致根系

分泌物成分发生变化，进而影响线虫群落的数量和组

成[8]。秸秆还田量对线虫数量和生态指标均有一定

影响，说明秸秆还田增加线虫丰度，丰富线虫种类，有

利于土壤生态稳定。生育期与秸秆还田量和生育期、

品种与秸秆还田量对线虫群落没有交互作用，说明对

线虫数量的影响是相互抵消的。

转基因作物秸秆还田引起的土壤生态系统的变

化是一个缓慢的、长期的过程，一年的盆栽试验无法

得到全面的反映，需要开展长期的试验研究，以期更

全面地评价转基因作物秸秆还田对土壤生态环境的

影响。

4 结论

（1）转双价基因棉的种植并未改变土壤线虫的营

养类群组成，两种棉花不同还田处理下的多样性指数

（H′）、线虫通路指数（NCR）均无显著差异。

（2）秸秆不还田时，转双价基因棉和常规棉土壤

线虫密度无显著差异。秸秆还田后随着秸秆还田量

的增加，蕾期转双价基因棉土壤线虫数量先升高后降

低，常规棉土壤线虫数量逐渐增加。花铃期两种棉花

土壤线虫数量逐渐升高。

（3）多因素方差分析表明，生育期、品种和秸秆还

田量对线虫数量和生态指数均有一定的影响，生育期

与品种和品种与秸秆还田量对线虫数量和生态指数

有一定的交互效应，而生育期与秸秆还田量和生育

期、品种及秸秆还田量三者之间没有交互作用。
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