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转双抗虫基因７４１杨树对节肢动物群落食物网的影响
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　　摘要：利用食物网理论，研究了转双抗虫基因７４１杨树节肢动物群落的食物网的构成和特征。结果表明，与未转
抗虫基因７４１杨树的节肢动物群落（对照）相比，转双抗虫基因７４１杨树的节肢动物群落的营养层次多样性、物种多样
性、网络复杂多样性和广义信息多样性均有所升高。说明，转双抗虫基因７４１杨树节肢动物群落稳定性优于未转抗虫
基因７４１杨树节肢动物群落，转双抗虫基因７４１杨树节肢动物群落对来自外界干扰的抵抗力增强或者在群落受到干
扰后恢复力增强。
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　　杨树节肢动物群落是以杨树为中心的多种害虫、天敌、中
性昆虫共存且通过营养取食关系组成的复杂的稳定的生态系

统。转基因的插入，直接影响目标害虫种群，从而有可能通过

营养关系影响群落中的其他种群，并最终导致整个生态系统

稳定性的破坏。众多学者［１－７］多采用 Ｓｈａｎｎｅｒ－Ｗｉｅｎｅｒ多样
性指数反映群落稳定性，但该方法忽略了节肢动物群落不同

物种的作用，以及同种内不同个体的差别和群落内营养的复

杂性。而食物网直观地反映了群落中物种间的取食相互作

用，定量地反映了群落结构的营养层次、物种数、均匀度和网

络结构的复杂程度，因而更能从本质上反映群落复杂的构成

和在一定程度上反映群落的稳定程度。故本试验研究转双抗

虫基因７４１杨树对杨树节肢动物群落食物网的影响，为进一
步解释节肢动物群落稳定性的变化机制提供依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料及种植
转双抗虫基因７４１杨树高抗虫株系 Ｐｂ２９是河北农业大

学林业资源与工程学院生物技术实验室和中国科学院合作，

运用农杆菌介导法将Ｂｔ杀虫蛋白基因（ＢｔＣｒｙｌＡｃ）和慈菇蛋白
酶抑制基因（ＡＰＩ）同时转入优良毛白杨无性系７４１杨树，获得
的转基因无性系［８－９］。在河北省涿州国家务林场田间栽培试

验林（经国家林业局生物基因工程安全委员会批准的大田释

放地）种植未转抗虫基因７４１杨树（ＣＫ）和转双抗虫基因７４１
杨树高抗株系Ｐｂ２９）。面积５０ｈｍ２，树龄为２～３年生。四周
种植黑杨作为隔离林带。整块试验地的自然条件和人为管理

均一致。在整个试验阶段林地不做任何肥水及喷施农药管理。

１．２　调查方法
试验采用随机抽样的方法，对ＣＫ和高抗Ｐｂ２９每次随机抽
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取５个样点，每样点随机抽取２株杨树。各处理从４月至１０月
每隔５～１０ｄ调查１次，逐枝逐叶调查取样植株上所有节肢动物
群落的种类和数量，并作详细记载，未知种类按统一标号编号进

行记载。另外，各代鳞翅目害虫分别采集卵５０粒和幼虫１０～２０
头，在室内饲养观察其被寄生率和寄生峰的种类和数量。

１．３　营养层的划分
参考吴进才等的方法［１０］把群落中的节肢动物分为：基位

物种：不捕食或寄生其他物种，而被其他物种捕食或寄生的物

种，主要是指一些植食性害虫和多种中性昆虫；中位物种：既

捕食或寄生其他物种，又有可能被其他物种所捕食或寄生的

物种，主要是小型捕食性节肢动物和寄生昆虫，如瓢虫、猎蝽、

寄生蜂等；顶位物种：指捕食其他物种，而很少被其他物种所

捕食，主要是一些食性凶狠，游走性强的大中型捕食者。

１．４　群落食物网结构的定量分析方法
应用赵志模等的广义信息多样性指数［１１］分析群落的食

物网络结构。

广义信息多样性指数：ＨＧ＝－∑ｉ＝１∑
Ｎｉ

ｊ＝１
∑
Ｆｉｊ

ｋ＝１
ＷｉｊｋｌｇＷｉｊｋ

Ｗｉｊｋ＝
ＮｉｊＦｉｊＲｉｊ
∑
ｉｊｋ
ＮｉｊＦｉｊＲｉｊｋ

式中：Ｎｉｊ为第 ｉ层第 ｊ物种的数量；Ｆｉｊ为物种 Ｎｉｊ的营养渠道
数；Ｒｉｊｋ为物种Ｎｉｊ第ｋ渠道的重要值。

广义信息多样性指数可以分解为营养层次多样性、物种

多样性和网络多样性：

营养层次多样性ＨＬ＝－∑ｉＬｉｌｇＬｉ

式中：Ｌｉ为群落第ｉ层占整个群落的转化势率。

Ｌｉ＝
∑
ｊｋ
ＮｉｊＦｉｊＲｉｊｋ

∑
ｉｊｋ
ＮｉｊＦｉｊＲｉｊｋ

　　物种多样性指数Ｈｓ＝－∑ｉＬｉ∑ｊＳｉｊｌｇＳｉｊ

式中：Ｓｉｊ为第ｉ层第ｊ物种占该层的转化势率。

Ｓｉｊ＝
∑
ｋ
ＮｉｊＦｉｊＲｉｊｋ
∑
ｊｋ
ＮｉｊＦｉｊＲｉｊ

网络多样性ＨＴ＝－∑ｉＬｉ∑ｊＳｉｊ∑ｋＴｉｊｋｌｇＴｉｊｋ

式中：Ｔｉｊｋ为第ｉ层第ｊ物种第ｋ渠道占该物种的转化势率。

Ｔｉｊｋ＝
ＮｉｊＦｉｊｋＲｉｊｋ
∑
ｋ
ＮｉｊＦｉｊＲｉｊｋ

在计算中，由于群落食物网络渠道的重要值需要通过试

验获得，故假定各渠道的重要值相等，即令Ｒｉｊｋ＝１。

２　结果与分析

２．１　对节肢动物群落食物网基本特征的影响
食物网是多种生物及其取食关系的集合。把特定环境中

收集到的一群生物，按其取食关系联系起来就可以得到群落

的食物网结构图。无论是简单的还是复杂的食物网都有其最

基本的特征，而这些最基本的特征可以反映出食物网结构的

内部变化。

由表１可以看出，未转抗虫基因７４１杨树（ＣＫ）和转双抗
虫基因７４１杨树节肢动物群落都是三维生态系统，即生态环
境是立体的。在相同维数的生态系统中，相对稳定的环境下

平均食物链长度更大。表１表明，未转抗虫基因７４１杨树节
肢动物群落的食物链平均长度小于转双抗虫基因７４１杨树节
肢动物群落。就营养物种数而言转双抗虫基因７４１杨树节肢
动物群落比未转抗虫基因７４１杨树节肢动物群落低，表明营
养物种数对食物链长度的影响不大。说明与未转抗虫基因

７４１杨树节肢动物群落相比，转双抗虫基因７４１杨树节肢动
物群落处于相对稳定的环境。

表１　未转抗虫基因７４１杨树节肢动物群落和转双抗虫基因７４１杨树节肢动物群落食物网基本特征值

类型 平均食物链长 最大链长 营养物种数 生态系统维数

未转抗虫基因７４１杨树节肢动物群落 １．６２ ３ ８６ ３
转双抗虫基因７４１杨树节肢动物群落 １．７４ ３ ８４ ３

２．２　对节肢动物群落食物链的影响
　　由表２可以看出，就总链节数而言，未转抗虫基因７４１杨
树节肢动物群落高于转双抗虫基因７４１杨树节肢动物群落，
主要是由于作为目标害虫的寄生性天敌，在营养物种关系中

位于中位物种，它的减少可直接影响转双抗虫基因７４１杨树
节肢动物群落基－中链节数和中－顶链节数的下降。但基－
顶链节数并没有变化，主要是基位物种中中性昆虫的增多，给

顶位物种提供食料。就各链节数所占比例而言，与未转抗虫

基因７４１杨树节肢动物群落相比，转双抗虫基因７４１杨树节
肢动物群落的基－顶链节数所占比例上升，基 －中链节数和
中－顶链节数所占比例下降。说明，目标害虫寄生性天敌的
减少，中性昆虫添补空缺，使顶位物种对基位物种的控制能力

增强。

２．３　对节肢动物群落营养物种的影响
由表３可以看出，不论是未转抗虫基因７４１杨树节肢动

物群落还是转双抗虫基因７４１杨树节肢动物群落都是基位物
种数最多，其次为中位物种，顶位物种数最少；但未转抗虫基

表２　未转抗虫基因７４１杨树节肢动物群落和转双抗虫基因７４１
杨树节肢动物群落的链节数

项目

未转抗虫基因７４１杨树
节肢动物群落

转双抗虫基因７４１杨树
节肢动物群落

数量 比例 数量 比例

总链节数 １１９ １．００００ １１６ １．００００
基－中链节数 ６０ ０．５０４２ ５８ ０．５０００
基－顶链节数 ５１ ０．４２８５ ５１ ０．４３９６
中－顶链节数 ８ ０．０６７２ ７ ０．０６０３

因７４１杨树节肢动物群落的总物种数、基位物种、中位物种数
高于转双抗虫基因７４１杨树节肢动物群落。就物种数所占比
例而言，与未转抗虫基因７４１杨树节肢动物群落相比，转双抗
虫基因７４１杨树节肢动物群落的基位物种和顶位物种数占总
物种数的比例高，中位物种数占总物种数的比例低。说明转

双抗虫基因７４１杨树对食物网中中位物种的寄生性天敌影响
最大。
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表３　未转抗虫基因７４１杨树节肢动物群落和转双抗虫基因７４１
杨树节肢动物群落的营养物种数

项目

未转抗虫基因７４１杨树
节肢动物群落

转双抗虫基因７４１杨树
节肢动物群落

数量 比例 数量 比例

总物种数 ８６ １．００００ ８４ １．００００
基位物种 ６１ ０．７０９３ ６０ ０．７１４３
中位物种 １４ ０．１６２７ １３ ０．１５４７
顶位物种 １１ ０．１２７９ １１ ０．１４００

２．４　节肢动物群落的广义信息多样性
未转抗虫基因７４１杨树节肢动物群落和转双抗虫基因

７４１杨树节肢动物群落测定的广义信息多样性指数见表４。

表４表明，转双抗虫基因７４１杨树节肢动物群落的广义信息
多样性指数高于未转抗虫基因７４１杨树节肢动物群落。进一
步分析营养层次多样性、网络多样性和物种多样性可以看出，

转双抗虫基因７４１杨树节肢动物群落在营养层次多样性、物
种多样性和网络多样性等方面均高于未转抗虫基因７４１杨树
节肢动物群落。说明转双抗虫基因７４１杨树节肢动物群落有
利于复杂网络的形成；转双抗虫基因７４１杨树节肢动物群落
在降低目标害虫数量的同时，群落内同一营养层和不同营养

层的物种个体数量分布更均匀，均匀度的增加有利于物种多

样性增加；转双抗虫基因７４１杨树节肢动物群落网络多样性
的增加，说明该群落内优势种相对于未转抗虫基因７４１杨树
节肢动物群落来说较少，营养渠道数较多。

表４　未转抗虫基因７４１杨树节肢动物群落和转双抗虫基因７４１杨树节肢动物群落的广义信息多样性指数

类型 ＨＬ ＨＳ ＨＴ ＨＧ
未转抗虫基因７４１杨树节肢动物群落 ０．２１１６ ０．６９６７ ０．４１５６ １．３２３９
转双抗虫基因７４１杨树节肢动物群落 ０．２３７４ ０．６９８３ ０．４３２６ １．３６８３

３　讨论

转双抗虫基因７４１杨树中存在着众多数量的节肢动物，
彼此间互相联系、互相制约形成特有的结构［１２－１７］。转抗虫基

因的插入使食物网基本特征营养物种数量的降低，说明其对

目标害虫有较好的抗虫效果。但同时也对其所存在的食物网

产生了影响，表现在转双抗虫基因 ７４１杨树节肢动物群落
基－中链节数、中－顶链节数和中位物种的降低，主要是由于
赖以目标害虫为主的寄生性天敌的减少；同时目标害虫的减

少使得同样处于基位物种的中性昆虫数量的增加，从而基 －
顶链节数和顶位物种并没有受到影响，说明中性物种可以通

过调节自身种群数量对中、顶位物种发挥效益，在整个节肢动

物群落中有着重要的作用。蒋杰贤等［１８］研究结果也表明在

节肢动物群落中天敌与中性类群在群落食物链中存在着捕食

与被捕食关系，在某种程度上维系着节肢动物群落的稳定。

群落稳定性一直为群落生态学家所关注，对其表述及成

因的解释也各不相同，大部分学者均是从物种数量和群落结

构反映群落稳定性［１－３，１５，１８－２０］。本研究侧重物种在食物网中

的地位和作用，从广义信息多样性以及营养层次多样性、物种

多样性和网络多样性几个方面进行探讨，结果表明转双抗虫

基因７４１杨树节肢动物群落与未转抗虫基因７４１杨树节肢动
物群落相比，目标害虫数量的降低使物种分布更为均匀，顶位

物种对基位物种和中位物种的控制能力更强，整个食物网络

趋向复杂，群落受到扰动后的恢复力较强，群落也较稳定。
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