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鼎湖山不同植被类型下土壤肉足虫群落结构的比较研究
① 

王  超 1，李亚芳 2，徐润林 1* 

(1 中山大学生命科学学院，广州  510275；2 中国水产科学院南海水产研究所，广州  510300) 

摘  要：为了解不同植被类型下土壤原生动物群落的特征，采用定性和定量培养法，对采自鼎湖山国家级自然

保护区内沟谷常绿阔叶林(A点)、河岸常绿阔叶林(B点)、温带季风常绿阔叶林(C点)、针阔叶混交林(D点)、针叶林-

马尾松林(E 点)、山地常绿阔叶林(F 点)和山顶灌草丛(G 点)7 种植被下土壤样品中肉足虫的群落组成和数量进行了观

察和统计；并借助“普遍分布模型(ubiquity model)”和“生物地理模型(biogeography model)”理论，探讨了土壤原生

动物在较小范围内的分布模式。结果显示：在所有土壤样品中，共检出 20 属 31 种土壤肉足虫，其中 Centropyxis 和

Nebela属出现的物种数最多(各有 3种)；在全部肉足虫种类中，有 8种出现在 4个土壤样点中，它们分别是 Amoeba sp.、

Centropyxis compressa、Difflugia globulosa、D. gramen、Lamtopyxis sp.、Nebela dentistoma、Trinema enchelys和 T. lineare。

对比分析显示：不同植被下的土壤肉足虫群落组成呈一定差异，F点土壤中肉足虫最多(15种)，G点土壤中最少(9种)；

不同植被类型下土壤肉足虫群落的丰度差别很大，最高出现在 F点中(29 200 ind./g)，最低出现在 G点中(3 510 ind./g)。

群落相似性比较显示：各样点的土壤肉足虫群落处于中等不相似(0.25 ~ 0.5)到中等相似(0.5 ~ 0.75)的水平。聚类分析

表明，A点与 F点的土壤肉足虫群落相似性最高；B点与 G点的土壤肉足虫群落相似性也较高；D点与其他 5个样点

的相似性相对较低。单因子相关性分析显示土壤含水量与肉足虫丰度间有极显著的相关性(P<0.01)，而土壤中 NO– 
3 -N

与肉足虫丰度间有显著的相关性(P<0.05)；多元相关分析表明，鼎湖山土壤肉足虫丰度变化与多个土壤理化因子组合

间存在相关性，以(pH + 含水量)组合与土壤肉足虫丰度的相关性最大。CCA 分析显示不同的土壤理化因子对肉足虫

某具体种的作用存有差异。因此，鼎湖山自然保护区土壤肉足虫的分布更符合“生物地理模型”。 

关键词：土壤肉足虫；群落结构；动物地理模式；鼎湖山自然保护区 

中图分类号：S154.38+5     文献标识码：A

土壤动物是土壤生态系统的重要组成部分，在系

统中它们既是消费者也是分解者。在土壤动物众多成

员中，土壤原生动物在数量上占绝对优势[1]。土壤原

生动物因个体微小且结构复杂，其群落结构及种群丰

度可因环境的微小变化而迅速改变[2]。大量的文献表

明，原生动物对生存环境的变化敏感，在一定范围内

被认为是指示生物，可用于环境评价和监测[3]。虽然

与浮游类群相比，人们对土壤原生动物的研究起步较

晚，对其规律性的认识也较少，但国内外对土壤原生

动物生态学仍有一些报道，如人们发现大气中 CO2

浓度上升可间接地导致土壤原生动物数量的上升[4]；

土壤原生动物的丰度与土壤有机质、全氮和全磷含量

均呈正相关[5-6]。在群落生态学方面，人们对土壤原

生动物也陆续给予了一定的关注[7-13]，例如针对典型

地带土壤原生动物区系的描述在大尺度上揭示了土

壤原生动物在不同纬度间的差异，对大鹏半岛和广州

白云山土壤原生动物群落的研究进一步给出了华南

地区土壤原生动物的分布特征[7-10]。另外，国内外学

者还先后针对我国西南高原、东北长白山地区、南极

地区、北欧农田以及针叶雨林等不同生境土壤原生动

物群落进行了调查，并分别阐述了土壤原生动物与土

壤环境因子以及土壤系统中其他生物类群(微生物和

线虫)间的关系[10-14]。 

有关原生动物的生物地理分布格局，国际上存在

着两种截然对立的观点。①以 Finlay为代表的观点认

为，人们已基本了解了大多数自由生活的原生动物种

类；在多数情况下自由生活原生动物是以包囊形式存

在的；由于包囊扩散非常容易，因此它们是全球性分
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布的；自由生活原生动物的区域物种多样性与全球物

种多样性呈很高的比值，故它们在各地的分布并没有

明显的差异。这一观点被称为自由生活原生动物的

“普遍分布模型(ubiquity model)”理论[15-16]。②以

Foissner 为代表的“生物地理模型 (biogeography 

model)”理论则认为，大多数自由生活原生动物的分

布受区系地理的限制；由于技术手段上的局限性，原

生动物的鉴定存在很多困难；鉴定时很多少见种被数

量较大的常见种所掩盖，因而人们得到的结果被严重

误导[17-18]。为了验证这两种理论的准确性，国内外学

者分别在各种生境类型中开展了研究[19-25]。 

鼎湖山国家级自然保护区是我国第一个自然保

护区。主要保护对象为南亚热带地带性森林植被类

型―― 季风常绿阔叶林及其丰富的生物多样性。保

护区内生物多样性丰富，生长着约占华南地区植物种

类 1/4的高等植物，其中，桫椤、紫荆木、土沉香等

国家保护植物达 22 种，鼎湖冬青、鼎湖钓樟等华南

特有种和模式产地种多达 30 种，药用植物更是多达

1 000种以上[26]，动物 1 000余种，是华南地区生物

多样性最富集的地区之一，被生物学家称为“物种宝

库”和“基因储存库”[27]。鼎湖山国家级自然保护区的

森林生态系统具有显著的区域代表性和重要的科研

价值，长期以来吸引着众多研究人员的目光，研究的

内容涵盖森林群落的组成、结构、功能、演替动力学

及其演替模型的构建，群落与土壤理化等指标的关

系，土壤营养状况等众多方面[28-31]，也有关于包括当地

土壤动物在内的生物调查[32-35]。但是目前尚未见到有关

鼎湖山森林生态系统中土壤原生动物方面的报道。 

本研究在该保护区内选择了数种植被类型土壤，

通过对不同土壤样品中肉足虫群落结构的研究，探讨

在一个较小空间范围内，土壤原生动物群落与植被种

类间的关系，并利用有关结果来阐述土壤原生动物在

较小范围内的分布模式。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

鼎湖山国家级自然保护区位于广东省肇庆市鼎

湖区(23°10′N，112°31′E)，总面积约 1 133 hm2。该

地区属南亚热带季风湿润型气候，夏长冬短，热量丰

富，雨量充沛，阳光充足[36]；主要植被有自然植被、

半自然植被、人工植被 3大类型，包括常绿阔叶林、

针阔叶混交林、热性常绿针叶(马尾松)林、山地常绿

灌丛、山地常绿草丛和人工植被类型，以针阔叶混交

林为主[28]。 

1.2  样地设置 

本研究的目的除了对鼎湖山土壤肉足虫群落进

行调查外，还拟探讨土壤原生动物的分布模式，故在

设置采样点时，使各采样点间的距离尽可能短以控制

研究所涉及的面积尽可能小，以消除由于采样点的距

离而导致的群落结构差异。参照前人对鼎湖山自然保

护区植被的调查结果[28,37]，分别在 7种不同的森林群

落类型中设置了采样点，分别是：沟谷常绿阔叶林(A

点)、河岸常绿阔叶林(B点)、温带季风常绿阔叶林(C

点)、针阔叶混交林(D点)、针叶林–马尾松林(E点)、

山地常绿阔叶林(F 点)和山顶灌草丛(G 点)。其中 E

点是人工植被，D点是由种植的马尾松林不断演替形

成的半人工植被，其他各样地是自然植被。 

1.3  土壤样品的采集和前期处理 

土壤样品一次性采集于 2014年 8月。参照有关

文献报道[38]，采样时，在每一植被类型样点(面积 1 m × 

1 m)的四角和中央等量采集表层(0 ~ 5 cm)土壤，剔除

较大的凋落物，混匀后做好标签，带回实验室。将每

个土壤样品分成 2份，1份用于测试土壤样品理化指

标，1份风干处理。 

1.4  土壤样品的理化指标测试 

本研究测定的土壤理化指标包括土壤含水量、总

有机碳、全氮、全磷、全钾、硫酸盐(SO2– 
4 )、NH4

+ -N、

NO– 
3 -N含量及土壤 pH和电导率(TDS)。各指标的测

定方法均参照国家相关标准[39]进行。 

1.5  土壤肉足虫分类鉴定 

采用“非淹没培养法”[40]对各土壤样品进行培养，

在培养的第 2、7、14、21 和 30 天取土壤培养液在

Nikon E-800显微镜下观察，依据相关文献的描述对

观察到的肉足虫进行种类鉴定[2-3, 41-42]。 

取已风干好的样品，采用“3 级 10 倍”法[43-44]对

土壤肉足虫丰度进行分析。根据预实验，本研究中采

用了 103、104和 105三级稀释倍数。 

按照各种肉足虫在不同采样点出现的频率，将肉

足虫划分为广布种、常见种、特有种 3 大类[38]。在

本研究中，某种肉足虫在多于或等于 5 个样点中出

现，则该肉足虫为广布种；出现在 2到 4个样点的肉

足虫，则为常见种；如某种肉足虫仅在 1个样点中出

现，则该肉足虫为特有种。 

1.6  数据处理 

群落的多样性指数选择 Margalef 物种丰富度指

数，即 d =(S-1)/lnN，其中，S为群落总种数，N为群

落的丰度[3,7]。 
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本研究涉及的数据处理、群落相似性分析(AN-

OSIM)和等级聚类分析(CLUSTER)分别利用 Micro-

soft Excel 2000软件、SPSS11.5统计软件和 PRIMER 

5.0 软件进行。为分析不同土壤理化因子对土壤肉足

虫丰度的作用，本研究中还参照文献[45]对有关数据

进行了典型相关分析(canonical correspondence analy-

sis，CCA)。 

2  结果 

2.1  鼎湖山自然保护区不同植被类型下土壤的理

化性质 

本研究所采土壤样品的理化指标列于表 1。各样

点土壤的 pH均低于 4，呈现出明显的酸性土壤特征。

除 pH外，各样点其余受检因子间存在着明显的差异，

最低值与最高值间相差 1倍以上，反映了鼎湖山自然

保护区内土壤的异质性明显。 

2.2  鼎湖山自然保护区不同植被类型下土壤肉足

虫的群落特征 

2.2.1  不同植被类型下土壤肉足虫的种类组成    本

研究共发现土壤肉足虫 20 属 31 种(表 2)。其中 Cen-

tropyxis和 Nebela属出现的物种数最多(各 3种)。不同

植被类型下土壤中肉足虫的组成呈一定差异，最多种类

(15 种)出现在山地常绿阔叶林(F 点)，最少种类(9 种)

出现在山顶灌草丛(G点)。在全部 31种土壤肉足虫中，

有 8种在至少一半以上的样点中出现，分别是 Amoeba 

sp.、Centropyxis compressa、Difflugia globulosa、D. 

gramen、Lamtopyxis sp.、Nebela dentistoma、Trinema 

enchelys和 T. lineare。依据种类出现的频率，界定出广

布种有 8种，占物种总数的 25.8%；常见种 12种，占

物种总数的 38.7%；特有种 11种，占物种总数的 35.2%。

由此可见，在鼎湖山自然保护区土壤肉足虫中，广布种

较少，而常见种和特有种较多。 

2.2.2  不同植被类型下土壤肉足虫的丰度    由表

3 可见，不同植被类型下土壤肉足虫的丰度差别很

大，其中最高的是山地常绿阔叶林 (F 点 )(29 200 

ind./g)，其次是温带季风常绿阔叶林(C 点)(22 700 

ind./g)。土壤肉足虫的丰度最低值出现在山顶灌草丛

(G 点)(3 510 ind./g)，然后是针叶林(E 点)(4 560 

ind./g)。鼎湖山自然保护区不同植被类型土壤中，山

地常绿阔叶林(F点)土壤肉足虫群落的多样性指数(d)

最高(5.170)，而山顶灌草丛(G点)的多样性指数最低

(3.641)。 

2.2.3  不同植被类型下土壤肉足虫群落的相似性    各

个样点间土壤肉足虫群落的相似性分析见表 4。各样

点土壤肉足虫的相似性系数位于 0.261(B点与D点之

间)到 0.640(A点与 F点之间)，这表明各个样点的土

壤肉足虫群落处于中等不相似(0.25 ~ 0.5)到中等相

似(0.5 ~ 0.75)的水平。 

对各个样点间的土壤肉足虫的群落相似性的等

级聚类分析(CLUSTER)结果见图 1，沟谷常绿阔叶林

(A 点)与山地常绿阔叶林(F 点)的土壤肉足虫群落相

似性最高；河岸常绿阔叶林(B点)与山顶灌草丛(G点)

的土壤肉足虫群落相似性也较高；针阔叶混交林(D

点)与其他 5个样点相似性相对较低。 

表 1  鼎湖山自然保护区不同植被类型下土壤的理化性质 
Table 1  Physi-chemical factors of soil samples under different vegetations in the Dinghu Mountain 

植被类型 理化因子 

A B C D E F G 

pH 3.55 3.75 3.57 3.94 3.44 3.54 3.96 

电导率(μS/cm) 177.8 98.0 122.4 100.3 118.0 166.0 73.0 

含水量(g/kg) 221.80 214.96 235.13 175.66 144.44 326.34 153.25 

总有机碳(g/kg) 80.13 30.22 42.40 32.55 66.29 66.20 33.25 

全氮(g/kg) 0.98 2.24 2.08 1.27 0.91 0.96 1.08 

全磷(mg/kg) 0.19 0.21 0.19 0.23 0.19 0.25 0.44 

全钾(g/kg) 10.04 13.80 16.39 13.03 17.03 13.64 3.14 

SO2– 
4  (mg/kg) 33.97 39.28 112.55 37.41 35.18 57.03 33.40 

NH4
+-N(mg/kg) 21.77 34.34 45.14 65.41 27.15 28.15 29.57 

NO– 
3 -N(mg/kg) 27.7 19.4 22.9 20.6 20.4 33.1 11.6 

注：表中采样点 A 表示沟谷常绿阔叶林；B 表示河岸常绿阔叶林；C 表示温带季风常绿阔叶林；D 表示针阔叶混交林；E 表示针

叶林-马尾松林；F表示山地常绿阔叶林；G表示山顶灌草丛。 
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表 2  鼎湖山自然保护区不同植被类型下土壤中的肉足虫种类 
Table 2  Sarcodina species in soil samples under different vegetations in the Dinghu Mountain 

植被类型 物种 缩写代码* 

A B C D E F G 

Acanthamoeaba sp. A1  +      

Actinophrys sol A2 +     +  

Amoeba radiosa   +      

Amoeba sp. A4 +  + + + +  

Arcella gibbosa A3  +   +   

Centropyxis compressa C2 + + + + + + + 

C. gibba    +     

Centropyxis sp.     +    

Corythion sp. C1       + 

Cyclopyxis eurystoma     +    

Difflugia globulosa D1  +   + + + 

D. gramen D2 + +   + + + 

Dinamoeba mirabilis    +     

Echinamoeba sp. E1    +  +  

Euglypha rotunda       +  

Euglypha sp. E2 + +    +  

Heleopera sp.       +  

Lamtopyxis sp. L1 + + + + + + + 

Mayorella sp.    +   +  

Naegleria sp. N2    + +   

N. tubulosa N1  + + +    

Nebela dentistoma N3 + + +   + + 

N. lageniformis N4 +  +  +   

Nebela sp. N5   +  + +  

Plagiopyxis penardi P1  +     + 

Plagiopyxis sp. P2     +   

Polychaos sp.    +   +  

Stachyamoeba lipophora S1    +    

Trinema enchelys T1 +  + + +  + 

T. lineare T2 +  + + + + + 

Vahlkampflla limax V1  +   +   

物种数  10 12 13 11 13 15 9 

注：* 为显示在图 2中的标识代码。 
 

表 3  鼎湖山自然保护区不同植被类型下土壤肉足虫的丰

度和多样性指数 
Table 3  Abundance and diversity indexes of soil sarcodina 

communities under different vegetations in the Dinghu Mountain 

植被

类型 

未出现肉足虫

的环数 

λ 肉足虫丰

度(ind./g) 

Margalef多样

性指数(d) 

A 11 14.5 14 500 3.909 

B 12 11.7 11 700 4.427 

C 9 22.7 22 700 4.678 

D 13 9.42 9 420 4.170 

E 16 4.56 4 560 4.678 

F 8 29.2 29 200 5.170 

G 17 3.51 3 510 3.641 

表 4  鼎湖山自然保护区不同植被类型下土壤肉足虫群落

的相似性分析(ANOSIM) 
Table 4  Similarity of soil sarcodina among different vegetations in 

the Dinghu Mountain 

 A B C D E F 

B 0.455      

C 0.609 0.320     

D 0.476 0.261 0.500    

E 0.609 0.480 0.538 0.502   

F 0.640 0.444 0.571 0.385 0.530  

G 0.632 0.571 0.455 0.400 0.545 0.500

2.3  鼎湖山自然保护区不同植被类型下土壤肉足

虫丰度与理化因子的相关性 

双变量相关分析显示：在诸多土壤理化因子间，
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土壤含水量与肉足虫丰度间存在极显著的相关性(P

＜0.01)；而土壤 NO– 
3 -N含量与肉足虫丰度有显著的

相关性(P＜0.05)(表 5)。 

 

图 1  鼎湖山自然保护区不同植被类型下土壤肉足虫群落

相似性的聚类分析  
Fig. 1  Cluster analysis of soil sarcodina properties of different 

vegetations in the Dinghu Mountain 

 表 5  鼎湖山自然保护区土壤肉足虫丰度与各理化因子

的相关性 
Table 5  Correlation between soil sarcodina abundance and 

physico-chemical factors in the Dinghu Mountain 

土壤理化因子 Pearson相关系数 P值 

pH 0.443 0.320 

电导率 0.661 0.106 

含水量 0.985** 0.001 

总有机碳 0.299 0.514 

全氮 0.179 0.702 

全磷 -0.343 0.451 

全钾 0.376 0.406 

SO2– 
4  0.638 0.123 

NH4
+-N -0.032 0.946 

NO– 
3 -N 0.827* 0.022 

注：** 表示在 P<0.01 水平显著相关，* 表示在 P<0.05 水

平显著相关，双尾检验。 

 
多元相关分析表明：鼎湖山自然保护区土壤肉足

虫丰度变化与多个土壤理化因子共同作用间存在相

关性。以(土壤 pH + 含水量)组合对土壤肉足虫丰度

的相关性最大(表 6)。 

表 6  鼎湖山自然保护区土壤肉足虫丰度与土壤理化因子

的多元相关分析 
Table 6  Multiple correlation analysis between soil 

physico-chemical factors and soil sarcodina abundance in the Dinghu 
Mountain 

理化因子数 相关系数 理化因子 

2 0.805 pH、含水量 

4 0.748 pH、含水量、全氮、全钾 

3 0.738 含水量、全氮、NO– 
3 -N 

2 0.736 含水量、NO– 
3 -N 

4 0.732 pH、含水量、全氮、NO– 
3 -N 

通过对各土壤理化因子与各肉足虫种类丰度间

典型相关分析(CCA)，可发现不同的土壤理化因子对

某个具体的肉足虫种类作用是有差异的(图 2)。土壤

中 NH4
+-N含量对 Naegleri sp.和 Echinamo sp.分布的

影响较大；Actirnoph sp.、Nebelas spp.的分布受土壤

中高含量的含水量、电导率、SO2– 
4 、NO– 

3 -N以及低酸

碱度(pH)的影响，而 Amoeba spp.、Plagiopyxis spp.

等则受高酸碱度(pH)以及低含水量、电导率、SO2– 
4 和

NO– 
3 -N 含量的影响。出现在排序轴中间的物种则相

对受环境因子的影响比较小。 

 

(图中肉足虫种类缩写编码代表的种类见表 2；TDS：电导率；SM：

土壤含水量；TOC：总有机碳；TN：全氮；TP：全磷：TK：全

钾；硫酸根：SO2– 
4 ；AN：NH4

+-N；NN：NO– 
3 -N) 

图 2  鼎湖山自然保护区土壤肉足虫丰度与土壤环境因子

间的双轴等级排序  
Fig. 2  Ordinary bip lots of soil Sarcodina abundance and 

environmental factors in the Dinghu Mountain 

3  讨论 

在土壤生态系统中，因为个体较小，原生动物被

看作是微型土壤动物；由于运动能力弱，原生动物对

土壤的物理结构改变影响较小，但因其数量大、世代

时间短、其颗粒性有机物和细菌为主的食性特点，使

得原生动物成为了土壤食物网中重要的节点[46]。因

此，国内外对土壤原生动物的研究均呈明显上升的趋

势[7-8, 10-11, 14, 23, 38, 44, 46-51]。但由于种种原因，专门针对

土壤肉足虫群落的研究则相对较少[12, 24-25, 52-54]。 

对比国内外不同地区和生境类型，可以发现鼎湖

山自然保护区内不同植被下土壤肉足虫群落在种类

组成上常见种占多数，其群落的丰度 (3.51×103 ~ 

29.2×103 ind./g)与广州白云山土壤肉足虫丰度(1.73× 

103 ~ 1.20×105 ind./g)[24]相当，但明显低于海南东寨港红

树林土壤肉足虫的丰度(94.2×103 ~ 1204×103 ind./g)[23]。
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究其原因，应该是红树林生境土壤所含营养物量远高

于山林土壤，富营养的状况为土壤细菌的大量滋生提

供了条件，转而为肉足虫提供了丰富的食物。 

将本研究结果与文献结果比较后可发现：鼎湖山

自然保护内土壤肉足虫群落组成与广州白云山[24]、

海南东寨港红树林[23]、吉林长白山[12]以及厄瓜多尔

热带雨林土壤[19]间均存在较大差异，即使在本研究

所涉及的 7种生境类型间，土壤肉足虫的组成也具明

显的不相似性。从这一点讲，土壤肉足虫的分布模式

更符合 Foissner的“生物地理分布模型”理论。虽然

本研究样品均取自海拔高度变化不显著的区域，但

依然显现出不同植被类型下土壤肉足虫群落组成的

差异，这与针对长白山土壤肉足虫群落研究的结果

相似[12]。类似的结果还来自于对更小尺度内土壤样

品肉足虫群落的研究：2个相距 5 ~ 10 mm土壤样点

间的裸肉足虫群落的多样性存在着显著差异[55]。土

壤中高度异质的空间结构、化学组成复杂多样的基质

为不同大小、物理活动、行为和特征的生物群体提供

了各种各样的栖息场所[56]，而由于个体细小，原生

动物对生境的空间要求势必非常小，所以土壤的异质

性为原生动物提供了较其他多细胞动物更多类型的

栖息地。因而本研究结果符合 Bischoff提出的土壤肉

足虫丰度和多样性的分布具有斑块型的特点[57]。 

从土壤理化因子的作用考虑，本研究中大多数已

测因子对肉足虫丰度的影响不很明显，但多元相关分

析又表明了环境理化因子组合对肉足虫丰度的影响

还是很明显的。这一结果与其他作者的报道相近，如

在长白山，裸肉足虫群落组成和结构主要受土壤 pH、

NH4
+-N 以及碳氮比的影响，而海拔和土壤含水量对

其没有显著影响[12]。在广州白云山和海南东寨港红

树林，土壤肉足虫的丰度均也受到多个土壤理化因子

组合的影响[23-24]。非常有意思的是在多个对土壤肉足

虫丰度变化作用较大的土壤理化因子组合中，有 3

个是包含了土壤酸碱度(pH)的(表 5)，这一结果与宁

应之和沈韫芬[38]以及Wall等[58]的观点相吻合，他们

均认为小型土壤生物群落分布在很大程度上与土壤

pH 密切相关。长期以来，研究者一直试图采用指示

生物或生物耐污指数等相对简单、直观的手段来监测

和评价环境状况，并已做了一些尝试[3,59-61]。遗憾的

是，他们常发现在某个环境中被作为指示生物的种

类，在另一个环境中则可能不存在。从本研究针对土

壤肉足虫群落与土壤理化因子关系的分析结果和国

内外其他学者针对土壤原生动物群落与土壤理化因

子关系的分析结果均可以看出，简单地使用指示生物

作为环境监测和评价的手段明显缺乏准确性。同样，

也正是由于土壤系统的复杂性和高度异质性，有关土

壤原生动物群落的规律性尚需要开展更多的研究方

能得出更全面的信息。 

4  结论 

鼎湖山自然保护区 7 种不同植被类型下土壤肉

足虫的群落特征表现为在组成上有一定差异，丰度差

别很大；不同植被类型下土壤肉足虫群落处于中等不

相似到中等相似的水平，沟谷常绿阔叶林与山地常绿

阔叶林的土壤肉足虫群落相似性最高，河岸常绿阔叶

林与山顶灌草丛的土壤肉足虫群落相似性较高；针阔

叶混交林与其他 5个样点相似性较低；土壤中含水量

和 NO– 
3 -N 与肉足虫的丰度具相关性，肉足虫丰度变

化与多个土壤理化因子共同作用间具相关性，以(土

壤 pH + 含水量)组合对土壤肉足虫丰度的相关性最

大；不同的土壤理化因子对某个具体的肉足虫种类作

用具差异性；土壤肉足虫的组成的明显不相似性表明

土壤肉足虫的分布模式更符合 Foissner的“生物地理

分布模型”理论。 
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Abstract: In order to understand the characteristics of soil protozoa communities under different vegetations, soil samples 

were collected from 7 different vegetations in Dinghu Mountain, the community composition and abundance of soil Sarcondina were 

studied with the methods of qualitative and quantitative cultivation and the distribution pattern of soil Sarcondina in the small range 

was investigated based on the ubiquity model and biogeography model. In total 20 genera and 31 species of soil Sarcondina were 

found in the soil samples, and the Genus Centropyxis and Nebela were found to harbor the most species (both 3 species). Among all 

species, Amoeba sp., Centropyxis compressa, Difflugia globulosa, D. gramen, Lamtopyxis sp., Nebela dentistoma, Trinema enchelys 

and T. lineare were found in four sites. There were distinct differences in soil Sarcondina community composition under different 

vegetations, there most species (15 species) were observed under evergreen broad-leaved forest in the montane (Sample F) and the 

least species (9 species) under shrub and grass near to top of mountain (Sample G). There were various abundance distributions of 

soil Sarcondina communities under different vegetations, the highest abundance of soil Sarcondina was in Site F (29 200 ind./g) and 

the lowest was in Site G (3 510 ind./g). The Sarcodina community similarity index was in the level from moderate unsimilarity (0.25 

- 0.5) to moderate similarity (0.5 - 0.75). Cluster analysis showed that the highest community similarity was found between the 

Sample A (evergreen broad leaved forest in valley) and Sample F (evergreen broad-leaved forest in montane), and community 

similarity between Sample B (evergreen broad-leaved forest in riparian) and Sample G (the shrub and grass near to top of the 

mountain) was higher, meanwhile the relatively lower community similarity between Sample D (coniferous and broad-leaved mixed 

forest) and other samples were noticed. Correlation analysis revealed that there was an extremely significant correlation (P<0.01) 

between soil water content and the abundance of the Sarcodina, and there was a significant correlation between soil NO– 
3 -N and the 

abundance of the Sarcodina (P<0.05). The multiple correlation analysis showed that there were correlations between the abundance 

of the soil Sarcodina and the combinations of soil physic-chemical factors, particularly with soil pH and water content. CCA analysis 

showed that different soil physical and chemical factors had different affects on different Sarcodina species. The results displayed the 

distribution of soil Sarcodina in Dinghu Mountain was consistent with Foissner “biogeography model”. 

Key words: Soil Sarcodina; Community structure; Zoogeography model; The Dinghu Mountain Nature Reserve 

 


