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摘要：研究丹江口水源涵养区退耕还草土壤微生物和线虫群落变化特征及相互作用机制，为全面分析和评估退耕还

草土壤生态效应提供基础数据，也为库区生态环境保护和土地可持续利用提供科学的依据。2017 年 9 月，在丹江口

水源涵养区上游选取退耕种植 3 年紫花苜蓿 (Medicago sativa) 草地作为退耕还草的代表样地，以相邻未退耕的玉米

(Zea mays) 田为对照，比较分析退耕还草土壤微生物和线虫群落变化及其相互作用。结果表明，退耕还草改变了土壤

微生物群落结构和多样性，0   –  10 和 10   –  20  cm 土层中微生物群落磷脂脂肪酸总量分别显著提高了 59.13% 和

62.58% (P < 0.05)。土壤微生物与土壤有机碳、全氮和硝态氮极显著正相关 (P < 0.01)，与土壤 pH 和 C/N 显著负相关 (P <
0.05)。土壤微生物和土壤线虫相互作用，土壤革兰氏阴性菌与土壤食细菌线虫显著负相关 (P < 0.05)，与食真菌线虫

显著正相关 (P < 0.05)，土壤食微线虫结构改变。土壤微生物中革兰氏阴性菌与土壤线虫富集指数和结构指数显著正

相关 (P < 0.05)。退耕还草土壤微食物网结构发生分异，土壤线虫对土壤微食物网结构稳定性贡献更大。
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Effects of the conversion of cropland to grassland on soil microbial and nematode
communities in the Danjiangkou water source conservation area
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Abstract: Studying the changes in characteristics and mechanisms of interaction between the soil  microbial  and nematode
communities resulting from the conversion of cropland to grassland in the Danjiangkou water conservation area can provide
primary  data  for  comprehensive  analysis  and  evaluation  of  the  ecological  effect  of  soil.  Additionally,  this  can  offer  a
scientific basis for the regional ecological environmental protection and sustainable land use. In September 2017, we chose
three representative Alfalfa (Medicago sativa) grasslands (three years) for the conversion of cropland to grassland. The plots
are located upstream of the Danjiangkou water conservation area. We also chose an uncultivated maize (Zea mays) field as
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the  control.  In  this  study,  we examined the  effects  of  the  conversion  of  farmland to  grassland  on  the  microbial  organisms
present in the soil and the interactions between the soil microbial and nematode communities. The results showed that the soil
microbial  community  structure  changed  greatly  after  the  cropland  was  converted  into  grassland  in  the  Danjiangkou  water
source conservation area.  The amount of total  microbial phospholipid fatty acids in the 0 – 10 and 10 – 20 cm soil  layers
increased significantly by 59.13% and 62.58%, respectively (P < 0.05).  The soil  organic carbon, total nitrogen, and nitrate
nitrogen contents had a positive correlation with the total phospholipid fatty acids (PLFAs) (P < 0.01), whereas, the soil pH
and C/N negatively correlated with the total PLFAs (P < 0.05). As the main components of the soil micro-food web, there is
an interaction between the nematodes and the microbial community. The soil G– bacteria had a negative relationship with the
abundance of bacterivores (P < 0.05), and a positive correlation with the abundance of fungivores (P < 0.05). Moreover, a
significant positive correlation was observed between the G– bacteria and nematode ecological index (EI and SI) (P < 0.05).
This study indicated that the conversion of cropland to grassland changed the micro-food web structure, and soil nematode
contributed more to the stability of the soil micro-food web.

Keywords:  soil  microbial  community  structure;  soil  nematode;  microbial  phospholipid  fatty  acids;  soil  micro-food  web;
the conversion of cropland to grassland
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退耕还草是我国重大的生态建设工程。退耕还

草后土壤团聚体稳定性增加，土壤结构改善
[1]
，土

壤微生物和线虫群落结构改变
[2-4]

，土壤固碳效益

提高
[5]
，土壤生态系统功能得以可持续发展

[6]
。

土壤微生物在物质循环和能量流动过程中起重

要作用，其群落结构和多样性与土壤生态系统稳

定性关系密切
[7-8]

。土壤微生物群落结构在不同土

地利用类型之间存在着明显的差异
[9]
，植被类型影

响微生物群落碳源利用能力
[10]

，种植豆科植物可以

增加土壤微生物生物量
[11]

，退耕还草可以改变土壤

微生物群落特征
[12]

。土壤线虫常被用作指示土壤

食物网状况和土壤健康的后生动物
[13-14]

，不同的土

地利用方式和植被类型改变土壤线虫的群落结

构
[15-18]

。土壤微生物和土壤线虫之间的相互作用构

成了土壤微食物网最重要的一部分，影响土壤有

机质分解和养分循环
[19]

，从而调节土壤生态系统

功能
[20]

。

丹江口水源涵养区位于南北气候分界的过渡

地带，是南水北调中线工程核心水源区、国家级

生态示范区和鄂西北国家级重点生态功能保护

区，也是国家集中连片特殊困难地区。丹江口水

源涵养区生态环境脆弱，80%以上土地属于土石

山区和丘陵沟壑区。频繁的人类活动造成了土地

退化，退耕还草是其进行生态保护的重要举措。

目前针对丹江口水源涵养区的研究大多集中于水

土流失，鲜有土壤生态效应相关报道。为此，研

究丹江口水源涵养区退耕还草土壤微生物和线虫

群落变化特征，探讨土壤微生物和土壤线虫群落

相互作用机制，可为全面分析和评估水源涵养

区退耕还草的土壤生态效应提供基础数据，也为

库区生态环境保护和土地可持续利用提供科学的

依据。

1    材料与方法

1.1    研究区域概况及试验设计

试验区位于湖北省十堰市郧阳区，隶属秦巴山

区，地处 32°25′ – 33°16′ N，110°07′ – 111°16′ E，
亚热带大陆性季风气候，年均气温 15.4 ℃，年均

降水量 769.6 mm，无霜期 244 ～  255 d。在研究区

内选取 3个具有代表性的退耕 3年的紫花苜蓿

(Medicago sativa，MS)草地作为退耕样地，每块退

耕样地均选取相邻 (<  10  m)长期种植玉米 (Zea
mays，ZM)的农田作为对照，土壤类型为泥质岩黄

棕壤。样地海拔高度、坡向坡位基本一致。紫花

苜蓿地和玉米农田均按常规管理：紫花苜蓿年刈

割 4次，玉米收获后秸秆不还田，紫花苜蓿地施肥

量为 N 120 kg·hm–2
，P2O5 75.0 kg·hm

–2
；玉米田施

肥量为 N 315 kg·hm–2
，P2O5 100 kg·hm

–2
。

1.2    土壤样品采集

2017年 9月，在每个取样区各布设 6个 10 m ×
10 m的样方，按照“等量、多点、混合”的原则，每
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个样方内按“S”形选取 10个采样点，用内径为 5 cm
的土钻，按 0 – 10和 10 – 20 cm分层取样，四分法

混匀后取 1 kg左右的新鲜土样放入无菌自封袋

内，及时放入 4 ℃ 冰盒带回，共 72份土壤样品。

将土样分成 3份，一份于室内自然风干待测土壤理

化，一份土样保存于 –70 ℃ 冰箱待测土壤微生

物，一份新鲜土样用于土壤线虫的分离鉴定。

1.3    土壤微生物磷脂脂肪酸的测定分析

土壤微生物磷脂脂肪酸的提取与分析采用

Bligh-Dyer法 [21]
：取保存于–70 ℃ 超低温冰箱内的

土壤样品在冷冻干燥机内进行冻干处理；取 3 g冻
干土于特氟龙离心管，加单相提取剂 (氯仿∶甲醇∶

柠檬酸 = 1∶2∶0.8)水平震荡离心提取总脂，加缓

冲液过夜保存，提取下层氯仿相，氮气吹干；经

氯仿活化的 SPE柱收集磷脂，氮气吹干；将所得

磷脂加入甲醇甲苯混合液 (1∶1)进行甲酯化，氮气

吹干，用正己烷溶解后保存于样品瓶内，然后采

用 HP6890气 相 色 谱 -HP5973质 谱 联 用 仪 (GC-
MS)进行分析。测定时，以十九烷酸甲酯 (19:00)
作为内标，脂肪酸的定量方法采用峰面积和内标

曲线法。然后根据不同微生物群落磷脂脂肪酸的

分子结构和基团位置，可将其分为放线菌、细

菌、革兰氏阳性细菌、革兰氏阴性细菌和真

菌
[22]

。细菌总量以细菌、革兰氏阳性菌和革兰氏阴

性菌加和表示，土壤微生物 PLFAs总量以检测得

到的特征脂肪酸加和表示 (表 1)。

1.4    土壤线虫鉴定与群落分析

土壤线虫分离采用浅盘法
[23]

：分离 – 过筛 – 冲
洗后，加入固定液保存，在解剖镜和体式显微镜

下分别进行计数和鉴定。鉴定参照 Bongers的分类

图
[24]

和尹文英
[25]

《中国土壤动物检索图鉴》利用

形态学方法鉴定。土壤线虫数量折算成每百克干

土中含有的线虫条数。在分析土壤线虫群落时，

可根据线虫取食生境和线虫形态学特征将土壤线

虫分为食细菌类群 (bacterivores，Ba)、食真菌类

群 (fungivores，Fu)、植物寄生类群 (plant parasites，
Pp)、捕 /杂食类群 (predators/omnivores，Op)[26]，营

养类群均按相对丰度计算。群落结构指数使用通

路指数 (nematode  channel  ratio，NCR)、富集指数

(enrichment  index， EI)、结构指数 (structure  index，
SI)来表示

[27]
。

土壤理化采用实验室常规方法测定
[28]

。

1.5    数据分析

退耕样地与未退耕样地之间的土壤微生物群落

显著性差异 (t 检验， P  <  0.05)采用 SPSS17.0分
析，用平均值和标准误表示测定结果，运用

OriginPro 9.1软件作图；土壤微生物与土壤理化因

子和土壤线虫群落之间采用 Pearson相关性分析；

退耕还草微食物网结构差异分析采用主成分分

析，土壤理化因子、土壤微生物和土壤线虫群

落三者之间关系采用冗余分析，用 Canoco 5软件

作图。

2    结果

2.1    退耕还草土壤微生物群落变化

退耕还草土壤微生物群落组成发生改变。退耕

种植紫花苜蓿草地中，共检测出 44种生物标记的

特征磷脂脂肪酸，在对照玉米田中，仅检测到
 

表 1   表征微生物类群的磷脂脂肪酸标记物

Table 1   PLFA biomarkers characteristic of the soil microbial groups

微生物类型

Microbial group
特征磷脂脂肪酸

Characteristics of phospholipid fatty acids

放线菌 Actinomycetes 10Me18:0, 10Me19:0

细菌 Bacteria
11:0, 11:1ω1, 11Me19:0, 11Me20:0, 12:0, 14Me18:0, 15:0, 16:0, 17:0, 17:1ω7c,
i17:1ω5c, 18:0, 18:1ω7, 18:1ω8, 18:1ω11, 18:1ω10t, 18:2ω7,10, 19:0, 19:1ω9,
20:5ω3,6,9, 24:3,11,14,17

革兰氏阳性菌 Gram-positive bacteria i14:0, a15:0, i16:0, a17:0, i17:0, 18:1ω10, i18:0, i19:0

革兰氏阴性菌 Gram-negative bacteria 16:1ω9c, 16:1ω7c, 18:1ω5c, 18:1ω5t, 18:1ω7c, 18:1ω9t, 19:1ω9c, 20:1ω7c, 20:1ω9c,
cy17:0, cy19:0

真菌 Fungi 16:1ω5, 18:1ω5, 18:1ω9, 18:1ω9c, 18:2ω6,9
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42种特征磷脂脂肪酸。在与未退耕农田相比，退

耕种植紫花苜蓿增加了土壤微生物群落磷脂脂肪

酸含量。0 – 10 cm土层中，土壤微生物 PLFAs的
总量增加了 59.13% (P < 0.05)，放线菌 PLFAs含量增

加了 64.35% (P < 0.05)，细菌 PLFAs含量增加 64.34%
(P  <  0.01)， 真 菌 PLFAs含 量 增 加 135.19%  (P  <
0.01)，革兰氏阳性菌 PLFAs含量增加 68.88% (P <
0.05)，革兰氏阴性菌 PLFAs含量增加 85.83% (P <
0.01)；10 – 20 cm土层中，土壤微生物 PLFAs的总

量增加了 62.58% (P < 0.05)，真菌 PLFAs含量增加

100.00% (P < 0.05)，革兰氏阳性菌 PLFAs含量增加

71.05% (P < 0.05)，细菌 PLFAs、放线菌 PLFAs和
革兰氏阴性菌 PLFAs含量分别增加 52.18%、48.62%
和 57.92%，但均未达显著差异 (P > 0.05) (图 1)。在

退耕还草样地和未退耕农田中，均以细菌 PLFAs
含量占比最高，土壤中真菌 PLFAs含量增长较

快，真菌 /细菌比值有增加趋势，但未达显著性差

异，退耕还草对土壤真菌群落的影响高于细菌群

落 (图 1)。

2.2    退耕还草条件下土壤微生物与理化因子之

间的关系

退耕还草土壤微生物群落特征脂肪酸含量与土

壤理化因子存在显著相关关系 (P < 0.05)。土壤放

线菌、细菌、革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌、微

生物 PLFAs总量与土壤含水量、硝态氮极显著正

相关 (P < 0.01)，与土壤 pH和 C/N比极显著负相关

(P < 0.01)；土壤真菌 PLFAs与土壤 C/N比显著负

相关 (P < 0.05)；土壤放线菌、细菌、革兰氏阳性

菌、革兰氏阴性菌、真菌和微生物 PLFAs总量与

土壤有机碳和全氮含量极显著正相关 (P <  0.01)
(表 2)。F/B与土壤含水量显著负相关 (P <  0.05)，
与土壤 pH显著正相关，与土壤有机碳、全氮、硝

态氮含量极显著负相关 (P < 0.01)。
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图 1   退耕还草土壤微生物 PLFAs 特征

Figure 1    Phospholipid fatty acid (PFLA) characteristics of the soil microbes during the conversion of cropland to grassland
 MS表示紫花苜蓿田，ZM表示玉米田,下图同。同一土层不同字母表示不同植被类型间差异显著 (P < 0.05)。

 MS and ZM are alfalfa and maize filed, respectively, similarly for the following figures. Different lowercase letters within the same soil depth indicate
significant difference between different vegetations at the 0.05 level.
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2.3    退耕还草土壤微生物和土壤线虫群落的相

互作用

退耕还草土壤微生物群落和土壤线虫群落相互

作用。土壤微生物 PLFAs含量与土壤线虫数量之

间极显著正相关 (P < 0.01)，其中革兰氏阴性菌与

食细菌线虫负相关 (P < 0.05)，与食真菌线虫正相

关 (P < 0.05)。细菌总量与通路指数显著负相关 (P <

0.05)。革兰氏阴性菌与通路指数极显著负相关 (P <
0.01)，与土壤线虫富集指数和结构指数显著正相

关 (P < 0.05) (表 3)。

2.4    退耕还草土壤环境因子变化对土壤微食物

网的影响

主成分分析表明，退耕还草以土壤微生物和土

壤线虫群落为主的土壤微食物网结构发生明显的变
 

表 2   土壤微生物群落与土壤理化因子的相关性

Table 2   Correlation between the soil microbial community and soil physical and chemical factors

指标

Parameter
土壤含水量

Soil water content pH
有机碳

Organic carbon
全氮

Total N
铵态氮

NH4
+-N

硝态氮

NO3
–-N

有效磷

Available P
碳/氮
C/N

放线菌
Actinomycetes 0.391** –0.616** 0.479** 0.612** 0.040 0.529** –0.075 –0.521**

细菌
Bacteria 0.478** –0.558** 0.452** 0.612** –0.059 0.484** –0.043 –0.594**

革兰氏阳性菌
G+ bacteria 0.334** –0.418** 0.650** 0.782** 0.164 0.559** –0.167 –0.545**

革兰氏阴性菌
G– bacteria 0.371** –0.509** 0.665** 0.738** 0.160 0.454** –0.127 –0.436**

细菌总量
Total bacteria 0.435** –0.537** 0.613** 0.752** 0.073 0.540** –0.113 –0.581**

真菌
Fungi 0.194 –0.161 0.324** 0.366** 0.092 0.233* 0.005 –0.249*

总PLFAs
Total PLFAs 0.423** –0.552** 0.624** 0.764** 0.086 0.548** –0.083 –0.599**

真菌/细菌
F/B –0.251* 0.300* –0.311** –0.368** –0.037 –0.322** –0.033 0.231

　**表示极显著相关(P < 0.01)，*表示显著相关(P < 0.05)。下同。

　** indicate extremely significant correlation at the 0.01 level, and * indicate significant correlation at the 0.05 level; similarly for the following tables.
 

表 3   土壤微生物群落与土壤线虫的相关性

Table 3   Relationship between the soil microbial community and soil nematodes

指标

Parameter
磷脂脂防酸总量

Total PLFAs
放线菌

Actinomycetes
细菌

Bacteria
真菌

Fungi
革兰氏阳性菌

G+ bacteria
革兰氏阴性菌

G– bacteria
细菌总量

Total bacteria

线虫数量 N 0.507** 0.509** 0.454** 0.349** 0.473** 0.392** 0.480**

食细菌线虫 Ba –0.142 –0.101 –0.110 0.063 –0.158 –0.245* –0.171

食真菌线虫 Fu 0.152 0.113 0.087 0.007 0.207 0.255* 0.180

植物寄生性线虫 Pp 0.104 0.159 0.230 –0.034 0.030 0.006 0.117

捕/杂食线虫 Op –0.063 –0.104 –0.120 –0.024 –0.076 –0.001 –0.083

通路指数 NCR –0.219 –0.133 –0.186 –0.011 –0.212 –0.321** –0.245*

富集指数 EI 0.167 0.187 0.153 0.105 0.188 0.236* 0.199

结构指数 SI 0.157 0.142 0.138 0.082 0.066 0.278* 0.158
　N, soil nematode number; Ba, bacterivores; Fu, fungivores; Pp, plant parasites; Op, predators/omnivores; NCR, nematode channel ratio; EI, enrichment
index;SI, structure index.
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化 (图 2)。PC 1和 PC 2共解释了总变异的 94.53%，其

中 Axis 1解释了总变异的 89.86%，Axis 2解释了总

变异的 4.67%。退耕还草样地和未退耕农田在 PC 1

上明显分离，退耕还草土壤微食物网结构发生分异。

土壤环境因子与土壤微生物和线虫群落冗余分

析 (图 3)表明，RDA排序图的典型轴 1和轴 2分别

解释退耕还草土壤微食物网的总体变异的 86.10%

和 3.30%，其中 pH (P = 0.046)，土  壤  有  机  碳 (P =
0.018)，硝态氮 (P = 0.008)，全氮 (P = 0.002)，C/N
(P = 0.008)对土壤微生物和线虫群落产生显著影

响，表明退耕还草土壤环境因子改变了土壤微食

物网结构。从 RDA排序图上可以看出，土壤环境

因子对土壤微食物网结构差异具有较大贡献。土

壤有机碳、全氮和硝态氮含量与土壤微生物群落

正相关；土壤 pH和 C/N与土壤微生物群落负相

关，表明土壤微生物群落受到土壤环境因子的调

控作用极强。土壤线虫群落与土壤微生物相比对

土壤微食物网稳定性贡献更大。土壤微生物、细

菌、真菌、放线菌与植物寄生性线虫数量和土壤

线虫数量正相关，之间存在极强的相互作用，土

壤食细菌线虫与土壤微生物群落负相关，但与细

菌 /真菌比正相关，表明土壤食细菌线虫的捕食作

用改变了土壤微生物群落结构。退耕还草通过改

变土壤环境因子影响土壤微生物和线虫群落变

化，进而稳定了土壤食物网结构。

3    讨论与结论

土壤微生物群落结构和多样性受植被、土壤环

境因子和凋落物的影响
[29-31]

。退耕还草通过植被、

耕作和管理方式的变化对土壤微生物群落结构产

生一定的影响。本研究通过 PLFA法测定土壤微生

物群落发现，丹江口水源涵养区退耕还草提高了

土壤微生物磷脂脂肪酸含量，改变了土壤微生物

群落结构，与多数研究结果一致
[3, 12, 32]

，这是因为

玉米长期种植导致土壤微生物总磷脂脂肪酸含量

较低
[33]

，而紫花苜蓿具有极强的固氮能力，根系分

泌物增加，不仅提高土壤养分含量，也为土壤微

生物提供了更多的碳源，土壤微生物增加
[34]

。退耕

还草土壤微生物群落中真菌比细菌有较高的增长

速率，可能是因为土壤真菌和细菌偏好利用具有

不同碳氮比的有机物。退耕还草土壤微生物群落

与碳、氮养分正相关 (P < 0.05)，土壤微生物促进

碳、氮循环过程，在物质循环和能量流动过程中

起重要作用，提升土壤生态系统服务功能
[35]

。土

壤 pH和 C/N是表征土壤资源有效性的主要指

标
[36-37]

，土壤 pH和 C/N降低与土壤微生物 PLFAs
负相关

[37-38]
，可能是因为 pH的改变，土壤有机物

分解过程发生变化，产生具有不同碳氮比的有机
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图 2   退耕还草土壤微生物和线虫结构的主成分分析

Figure 2    Principal component analysis of the soil
microorganisms and nematodes in the conversion of

cropland to grassland
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图 3   土壤理化因子与土壤生物群的冗余分析

Figure 3    Redundancy analysis between the
soil properties and soil biota

 SC, 土壤含水量 ; Ammonium-N, NH4+-N; Nitrate-N, NO3--N; TN, 全
氮 ; SOC, 土壤有机碳 ; AP, 有效磷 ; C/N, 碳 /氮 ; T, 总 PLFAs; A, 放线

菌 PLFAs; B, 细菌 PLFAs; G+, 革兰氏阳性菌 PLFAs; G-, 革兰氏阴性

菌 PLFAs; TB, 总细菌 PLFAs; F, 真菌 PLFAs; F/B,真菌/细菌; N, 土壤

线虫数量 ; Ba, 食细菌线虫 ; Fu, 食真菌线虫 ; Pp, 植物寄生性线虫 ;
Op, 捕/杂食线虫。

 SC, soil moisture content; Ammonium -N, ammonium nitrogen; Nitrate-
N,  nitrate  nitrogen;  TN,  total  nitrogen;  SOC,  soil  organic  carbon;  AP,
effective  phosphorus;  C/N,  carbon/nitrogen;  T,  total  PLFAs;  A,
actinomycetes  PLFAs;  B,  bacteria  PLFAs;  G+,  gram-positive  bacteria
PLFAs;  G-,  gram-negative  bacteria  PLFAs;  TB,  total  bacteria  PLFAs;  F,
fungi  PLFAs;  F/B,  fungi/bacteria;  N,  soil  nematode  number;  Ba,
bacterivores; Fu, fungivores; Pp, plant parasites; Op, predators/omnivores.
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物质，食物资源的改变引起土壤微生物结构变

化，但土壤微生物对不同有机物质的利用能力还

有待进一步研究。退耕还草显著影响土壤微生物

群落结构，有效的土壤管理措施和科学的利用方

式有助于恢复土壤生态功能
[39]

。

退耕还草条件下土壤微生物群落和线虫群落之

间极显著正相关 (P < 0.01)，这是因为土壤微生物

数量的增加，为土壤线虫提供了丰富的食物资

源，从而线虫数量增加，而土壤食微线虫对微生

物的适度捕食会促进土壤微生物数量和多样性增

加
[40-42]

，这是一个相互作用的过程。表示食微线虫

结构比例的通路指数 (NCR)与土壤细菌总量、革

兰氏阴性菌显著相关 (P < 0.05)，革兰氏阴性菌增

加了食真菌线虫数量，降低了食细菌线虫数量，

改变食微线虫结构，表明土壤线虫食微结构受到

土壤微生物的调控。富集指数一般用于评估食物

网对可利用资源的响应，而结构指数可以较好地

指示干扰程度和食物网的变化
[43]

。土壤中革兰氏阴

性菌数量与土壤线虫富集指数和结构指数正相

关，说明退耕还草提高了土壤革兰氏阴性菌的活

性，增加了可利用资源的有效性，降低了土壤受

到的干扰程度，土壤微食物网更稳定。土壤微生

物和土壤线虫之间的捕食关系构成了土壤微食物

网最重要的一部分，影响土壤有机质分解和养分

循环，增加了土壤可利用资源的有效性
[44]

，从而促

进土壤生态效应
[20]

。

土壤微食物网结构的改变能够影响土壤生态系

统功能
[45]

，植物根系及其分泌物是土壤微食物网的

主要物质和能量来源
[46]

，退耕还草会引起土壤微食

物网的结构变化。退耕还草土壤微食物网结构发

生分异。冗余分析表明土壤环境因子的变化对土

壤微食物网产生显著影响。退耕还草土壤碳、氮

养分和 pH对土壤微生物和土壤线虫群落的改变有

极大的贡献，这与 Maaroufi等 [47]
研究结果类似，

土壤碳、氮为土壤微生物提供了丰富的食物资

源，土壤微生物反过来又可以分解和促进土壤养

分循环。植物寄生性线虫与土壤微生物群落正相

关，土壤中食微线虫结构受到了土壤中 C/N的调

控，且真菌 /细菌显著影响了土壤食细菌线虫和植

物寄生性线虫，说明退耕还草改变了植物群落和

土壤养分条件，植物通过释放大量的根系分泌

物，不仅向微生物提供资源，还向植物寄生性线

虫提供资源
[48]

，从而调控土壤微生物活性和土壤线

虫结构。在土壤微食物网中，与土壤微生物相比

土壤线虫群落稳定性更高，这是因为土壤线虫分

布于土壤微食物网中多个营养级，对土壤环境因

子变化具有缓冲作用。土壤线虫通过与土壤微生

物的相互作用，加速凋落物分解和养分释放
[49]

，促

进了土壤碳氮养分积累和转化。土壤微生物和线

虫群落还会影响土壤的代谢墒和有机碳库
[4, 50]

，土

壤环境因子与土土壤微生物和线虫之间的相互作

用还有待进一步研究。

综上，丹江口水源涵养区退耕种植 3年紫花苜

蓿草地土壤微生物群落结构发生改变，多样性增

加，但真菌 /细菌无显著性差异。土壤微生物与土

壤碳氮养分正相关 (P < 0.05)，与土壤 pH和 C/N负

相关 (P < 0.05)，退耕还草促进了土壤碳氮养分的

积累与转化。土壤微生物和土壤线虫相互作用，

土壤革兰氏阴性菌与土壤食细菌线虫负相关，与

食真菌线虫正相关，改变了土壤食微线虫结构。

土壤微生物与土壤线虫富集指数和结构指数显著

正相关 (P < 0.05)，表明退耕还草土壤微生物和线

虫的相互作用促进了土壤资源可利用性增加，降

低了土壤受到的干扰，提高了土壤食物网稳定

性。退耕还草土壤微食物网结构发生分异，环境因

子对土壤微生物群落调控作用要大于土壤线虫群

落，土壤线虫对土壤微食物网结构稳定性贡献

更大。
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