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土壤动物肠道微生物多样性研究进展
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摘要：随着分子生物学技术方法的快速发展，动物肠道微生物已成为医学、动物生理学与微生物生态学等研究领域热点。 土壤

动物种类繁多，分布广泛，其作为陆地生态系统重要组分，是驱动生态系统功能的关键因子。 土壤动物体内的微生物由于与宿

主长期共存，在与宿主协同进化中形成了丰富多样的群落结构，能够影响土壤动物本身的健康，进而介导土壤动物生态功能的

实现。 近些年，土壤动物肠道微生物工作方兴未艾，日渐得到重视。 总结了四个部分内容：１）首先总结了土壤动物肠道微生物

多样性领域的研究现状，该领域年发文量逐年增长，且近十年增长快速。 土壤模式生物肠道微生物多样性研究较多且更为深

入。 土壤动物肠道微生物多样性组成与驱动机制、共存机制及群落构建的理论研究是该领域前沿；２）进而展示了土壤动物肠

道微生物多样性组成和研究方法，土壤动物肠道菌群组成以变形菌门、厚壁菌门、放线菌门和拟杆菌门为主。 早期工作基于传

统分离培养，近年来新一代测序技术推动了该领域发展；３）接着关注了土壤动物肠道微生物的生态学功能，总体上体现在肠道

微生物能帮助宿主分解食物基质、参与营养利用、影响寿命和繁殖及提高宿主免疫能力，且其能够影响土壤动物的气体排放及

介导其对生态系统的元素转化循环；４）最后重点阐述了影响土壤动物肠道微生物的主要因素（包含宿主和环境因素），土壤动

物肠道微生物群落与宿主肠道形态、系统发生、食性、发育阶段及栖息生境和环境污染物息息相关。 研究可增加人们对土壤动

物肠道微生物的组成和多样性的认识，并帮助深入思考肠道微生物及其同宿主互作机制对土壤生物多样性及生态系统功能的

影响。
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动物肠道是一个复杂而又稳定的微生态系统，其内定居着包括细菌、病毒、真菌及一些小型原生动物、显
微藻类等生物群体［１］。 肠道微生物与宿主互相依存并互相制约，对动物宿主健康发挥着重要作用［２］，同时肠

道微生物又是联系动物参与生态系统物质循环与能量流动的重要纽带［３—４］。 近年来动物肠道微生物研究已

从肠道微生物多样性组成［３］，拓展到肠道微生物驱动机制［５］及其群落构建过程［６］，以及肠道微生物与宿主生

长、繁殖、寿命及疾病等方面之间联系和作用机制研究［７—８］，备受各界科学家的关注。 随着高通量测序手段及

组学技术的发展，应用分子生物学手段以快速、定性和定量研究动物肠道微生物，已成为微生物生态学研究热

点领域。
土壤动物指生活史有一段时间稳定地在土壤中度过并且对土壤有一定影响的无脊椎动物［９］，是研究陆

域生态系统土壤生物学效应、土壤健康水平、生态系统演替或受干扰程度的重要材料［７， １０—１１］。 土壤动物及其

共生微生物构成一个独特微生态系统，这一独特微生态系统与土壤动物宿主相互作用、协同进化。 鉴于土壤

动物肠道微生物在与宿主长期协同进化中形成了复杂的群落结构，其组成变化受宿主种类、生理状态、发育阶

段、食性、栖息环境等因素共同塑造［１２—１４］。 肠道微生物则影响着土壤动物个体食物消化、营养吸收、繁殖、寿
命及免疫调控［４， １５—１６］与种群和群落的稳态和功能实现。 因此，土壤动物肠道菌群能够间接调控陆地生态系

统碳氮循环过程［３］。 基于目前影响土壤无脊椎动物肠道菌群的主要因素，阐明不同因素对土壤动物肠道菌

群多样性和群落结构组成的影响，对理解土壤动物肠道微生物多样性及其对土壤生态系统功能的影响和肠道

菌群与宿主的互作机制有着重要意义。
本文总结了土壤动物肠道微生物领域近 ３０ 年的研究现状，土壤动物肠道微生物群落组成特征和研究方

法，以及其生物和生态学功能（协助宿主消化、提供宿主营养、影响宿主寿命和繁殖、提高宿主免疫能力及参

与生态系统碳氮循环），重点介绍了土壤动物肠道微生物的影响因素（肠道结构和生理状态、微生物相互作

用、食性、发育阶段、宿主系统发生和环境因子），以期为学界提供土壤动物肠道微生物领域研究的全面认识。

１　 土壤动物肠道微生物多样性领域研究现状

为了更加准确表达土壤动物肠道微生物领域近些年所取得的研究成果，本文基于 Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 核心数

据库，以“ｓｏｉｌ ｉｎｖｅｒｔｅｂｒａｔｅ”和“ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ”为核心关键词检索文献，文献类型为“Ａｒｔｉｃｌｅ”和“Ｒｅｖｉｅｗ”，并利

用 ＣｉｔｅＳｐａｃｅ 软件［１７］进行文献去重处理及分析。 共检索到 １９９０—２０１９ 年土壤动物肠道微生物文献 ３４２ 篇，土
壤无脊椎动物肠道微生物领域每年发文量虽少，却呈现增长趋势（图 １）。 对所有文献进行主题及关键词共现

分析发现，１６Ｓ ｒＲＮＡ、ｂａｃｔｅｒｉａ 和 ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ 是重要连结点，说明 １６Ｓ ｒＲＮＡ 高通量测序技术对推动土壤无脊椎动

物肠道微生物领域的发展产生了重要影响，而肠道细菌及肠道微生物多样性则是土壤无脊椎动物肠道微生物
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领域研究主要内容。

图 １　 １９９０—２０１９ 年“肠道微生物”领域 ＳＣＩ期刊每年发文量

Ｆｉｇ．１　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐａｐｅｒｓ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ｐｅｒ ｙｅａｒ ｉｎ ＳＣＩ ｊｏｕｒｎａｌ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｅｌｄ ｏｆ “ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｅ” ｉｎ １９９０—２０１９

目前土壤无脊椎动物肠道微生物研究现状可总结为以下几点：１）土壤动物肠道微生物研究主要集中在

模式动物类群。 秀丽隐杆线虫 Ｃａｅｎｏｒｈａｂｄｉｔｉｓ ｅｌｅｇａｎｓ、白符跳 Ｆｏｌｓｏｍｉａ ｃａｎｄｉｄａ 和赤子爱胜蚓 Ｅｉｓｅｎｉａ ｆｅｔｉｄａ 等

模式动物具有生命周期短、繁殖快、科研成本低等优势，是科研人员研究肠道微生物与动物宿主及人体互作关

系重要的模式生物［１８—１９］；２）土壤动物肠道微生物多样性及驱动机制［１４， ２０］、共存机制［２１］ 及群落构建［１２］ 的理

论研究是微生物生态学领域的前沿；３）土壤动物肠道微生物已由群落多样性组成拓展到功能基因和代谢产

物研究，揭示肠道微生物与土壤动物宿主之间相关性及其作用机制［２２—２３］；４）肠道微生物介导土壤动物对人

类活动的响应。 人类活动造成土地利用方式的改变，施肥、农药、重金属、微塑料及抗生素的环境残留等问题

备受世界关注；从肠道微生物角度理解土壤动物对人类活动的响应机制，对土壤生物多样性维持与人类健康

及生态系统可持续发展意义重大［２４—２６］。

２　 土壤动物肠道微生物多样性组成与研究方法

２．１　 土壤动物肠道主要微生物

细菌因其众多的数量及多样的种类和功能［２７］，是土壤动物肠道微生物的主要研究对象。 土壤动物肠道

细菌优势类群以变形菌门（ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） 和拟杆菌门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）为主，且变形菌门是线虫、螨类、跳虫、蚯蚓等多数土壤动物类群肠道的公有优势细菌门（表
１），它们对个体生长、发育十分重要。 如 Ｚｈｅｎｇ 等［２０］ 研究发现，长期施肥下土壤线虫肠道核心细菌属包括变

形菌门的肠杆菌属（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ）和杆菌属（Ａｎｃｙｌｏｂａｃｔｅｒ），它们参与线虫有机食物基质的分解。 Ｈｏｌｍｅｓ 等［２８］

研究 发 现， 南 极 地 区 螨 虫 Ａｌａｓｋｏｚｅｔｅｓ ａｎｔａｒｃｔｉｃｕｓ 体 内 优 势 细 菌 纲 有 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、 Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｉａ、
Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｉａ、Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，且幼螨肠道细菌除 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 外，其他四个细菌

纲的相对丰度均高于成螨，推测这种差别由不同发育阶段螨虫食性和微生境的不同所导致。 Ｘｉａｎｇ 等［２９］发现

不同食性跳虫的肠道细菌群落结构和优势类群组成均有显著差异，但变形菌门和拟杆菌门是所有食物处理跳

虫肠道优势细菌门，且其肠道 Ｔｈｅｒｍｏｇｅｍｍａｔｉｓｐｏｒａｃｅａｅ、Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ｎｏｖｏｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ 的相对丰度与跳虫体重
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呈显著正相关。 Ｌｉｕ 等［３０］ 以不同类型土壤培养蚯蚓，发现矿质土壤和钾矿石粉蚯蚓肠道优势细菌

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 的相对丰度显著高于腐殖土壤，而其肠道 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ、Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ
和 Ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｄｉｖｉｓｉｏｎ ＴＭ７ 的相对丰度则显著低于腐殖土壤。 另外，拟杆菌门被认为是降解环境和动物肠道中

高分子有机物的重要细菌。 以上研究结果表明，土壤动物肠道菌群结构组成不尽相同，而优势细菌种类却有

一定趋同性，其与宿主个体生长、发育、抗逆息息相关。

表 １　 土壤无脊椎动物肠道优势微生物组成

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｔｈｅ ｇｕｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｉｎｖｅｒｔｅｂｒａｔｅｓ
土壤动物
Ｓｏｉｌ ａｎｉｍａｌｓ

宿主
Ｈｏｓｔｓ

生境
Ｈａｂｉｔａｔｓ

微生物
Ｍｉｃｒｏｂｅｓ

文献
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ

线虫 Ｎｅｍａｔｏｄｅ 土壤线虫 农田不同施肥土壤 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （５１．９５％）， Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ （１９．８０％） ［２０］

Ｄｏｒｙｌａｉｍｕｓ ｓｔａｇｎａｌｉｓ 室内无机和有机肥土壤
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （４０．３％）， Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ（１３．７％），Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ
（１２．３％） ［３４］

Ｃａｅｎｏｒｈａｂｄｉｔｉｓ ｅｌｅｇａｎｓ 室内土壤培养 Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ （４８．９％） ［１２］

螨类 Ｍｉｔｅ Ａｌａｓｋｏｚｅｔｅｓ ａｎｔａｒｃｔｉｃｕｓ 南极洲鸬鹚岛
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （ ３３． ６％）， Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｉａ （ １５． ３％），
Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｉａ （１１．５％）， Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
（１１．３％）， Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （１０．７％）

［２８］

Ｏｒｉｂａｔｉｄ ｍｉｔｅｓ 山毛榉林
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （６２．４％）， Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （２３．４％）；
Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ （６７．４％）， Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ （１４．１％），
Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ （１１．７％）

［３２］

跳虫 Ｃｏｌｌｅｍｂｏｌａｎ Ｓｉｎｅｌｌａ ｃｕｒｖｉｓｅｔａ 室内土霉素土壤培养
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （ ３８． ２％）， Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （ １３． １％），
Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ （１３．５％） ［３５］

Ｏｎｙｃｈｉｕｒｕｓ ｙｏｄａｉ 室内土霉素土壤培养
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （４２．４％）， Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （１１．２％），
Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ （１０．４％） ［３５］

Ｆｏｌｓｏｍｉａ ｃａｎｄｉｄａ 室内土霉素土壤培养
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （４０．６％）， Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （１１．９％），
Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ （１２．１％） ［３５］

Ｆｏｌｓｏｍｉａ ｃａｎｄｉｄａ 室内不同食物基质饲养 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （ ～７０％）， Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ （ ～３０％） ［２９］
Ｆｏｌｓｏｍｉａ ｑｕａｄｒｉｏｃｕｌａｔａ 农田不同施肥土壤 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （３８．６％）， Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ （１６．３％） ［３６］

Ｆｏｌｓｏｍｉａ ｃａｎｄｉｄａ 室内微塑料土壤培养
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （ ４４． ２％）， Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ （ ２９． ７％），
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （１２．３％）， Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ （１１．２％） ［２４］

Ｅｎｔｏｍｏｂｒｙａ ｎｉｖａｌｉｓ，Ｏｒｃｈｅｓｅｌｌａ
ｆｌａｖｅｓｃｅｎｓ，Ｐｏｇｏｎｏｇｎａｔｈｅｌｌｕｓ
ｌｏｎｇｉｃｏｒｎｉｓ

林地
Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ（４８．４％， ｏｎ ａｎｖｅｒａｇｅ），Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ
（１６．２％， ｏｎ ａｎｖｅｒａｇｅ） ［３３］

蚯蚓 Ｅａｒｔｈｗｏｒｍ Ｅｉｓｅｎｉａ ｆｅｔｉｄａ 室内牛粪培养
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（ｇｉｚｚａｒｄ＋ｆｏｒｅｇｕｔ，７４．３５％； ｈｉｎｄｇｕｔ， ６５％），
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ（ｇｉｚｚａｒｄ＋ｆｏｒｅｇｕｔ， ～８％； ｈｉｎｄｇｕｔ，～２０％） ［３７］

Ｅｉｓｅｎｉａ ｆｅｔｉｄａ 室内污泥培养 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（ｇｉｚｚａｒｄ＋ｆｏｒｅｇｕｔ，９３．９％； ｈｉｎｄｇｕｔ， ～９０％） ［３７］

Ｍｅｔａｐｈｉｒｅ ｓｉｅｂｏｌｄｉ 室内不同砷 浓 度 土 壤
培养

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （５７．５％）， Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ （２０．７％），
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （１３．５％） ［２６］

Ｅｉｓｅｎｉａ ｆｅｔｉｄａ 室内腐殖土培养
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （４９．４２％）， Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ （ ～３０％），
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （ ～２０％） ［３０］

Ｅｉｓｅｎｉａ ｆｅｔｉｄａ 室内矿质土培养
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （ ６２． ６６％）， Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ （ １１． ３５％），
Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ （ ～１０％） ［３０］

Ｅｉｓｅｎｉａ ｆｅｔｉｄａ 室内钾矿石粉培养 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （６２．６９％）， Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ （１６．６１％） ［３０］

Ｅｕｄｒｉｌｕｓ ｅｕｇｅｎｉａｅ 室内控制实验
Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ （４６．２％）， Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （１９．５％），
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （１６．５％） ［３８］

Ｌｕｍｂｒｉｃｕｓ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉｓ 室内控制实验
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （３４．５％），Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ （３２．４％），
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （２０．９％） ［３９］

Ｌｕｍｂｒｉｃｕｓ ｒｕｂｅｌｌｕｓ 野外矿场土壤 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （５０％）， Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （３０％） ［４０］

马陆 Ｄｉｐｌｏｐｏｄ Ｔｒｉｇｏｎｉｕｌｕｓ ｃｏｒａｌｌｉｎｕｓ 室内控制试验
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （ ７８％）， Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ （ １８％）， Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ
（４％） ［４１］

Ｃｙｌｉｎｄｒｏｉｕｌｕｓ ｆｕｌｖｉｃｅｐｓ 室内饲养试验 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ （４６％）， Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （３７．５％） ［４２］

Ｃｙｌｉｎｄｒｏｉｕｌｕｓ ｆｕｌｖｉｃｅｐｓ 不同食物饲养 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （７２．２％）， Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ（１６．７％） ［４３］

　 　 优势微生物：相对丰度大于 １０％ （Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｗｉｔｈ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ＞１０％）

真菌是土壤动物如线虫、螨类和跳虫重要食物资源［３１］，而土壤动物肠内真菌群落的组成也得到了研究。

６９０３ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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Ｇｏｎｇ 等［３２］采集了山毛榉林地 ７ 种甲螨，通过扩增真菌 ＩＴＳ２ 区域解析了甲螨肠道真菌，结果发现甲螨肠内真

菌以子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）和接合菌门（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）为主，且相比肠道细菌，肠内

真菌与宿主碳氮稳定同位素值联系更密切，该研究首次揭示了肠道微生物与土壤捕食者营养生态位的关系。
Ａｎｓｌａｎ 等［３３］研究了森林表栖型跳虫肠道真菌群落，研究表明 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 和 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 是跳虫肠内优势真

菌门，且跳虫肠内真菌群落结构随季节有所差异，表明跳虫在不同季节对真菌食物偏好性可能不同。 此外，
Ｓａｐｋｏｔａ 等［２１］以草地土壤蚯蚓为研究对象，通过 １８Ｓ ｒＲＮＡ 基因测序技术研究了蚯蚓肠内真核生物群落结构，
发现除真菌外，Ｃｅｒｃｏｚｏａ、Ａｐｉｃｏｍｐｌｅｘａ、Ｍｅｔａｚｏａ、Ｏｃｈｒｏｐｈｙｔａ 亦是蚯蚓肠内优势真核生物，同时揭示了蚯蚓肠道

微生物间存在较多正向交互作用，肠道菌群的共存模式对土壤动物宿主－肠道微生态系统的稳态意义重大。
２．２　 土壤动物肠道微生物研究方法

传统土壤动物肠道微生物分析方法建立在分离及纯化培养的基础上［４４］，通过对菌株进行显微特征观察

和生理生化试验来认识微生物多样性及其功能。 Ｉｎｅｓｏｎ 等［４５］ 对大型土壤节肢动物 Ｏｎｉｓｃｕｓ ａｓｅｉｌｕｓ 和 Ｇｉｏｍｅｒｉｓ
ｍａｒｇｉｎａｔａ 食物、肠道及粪便微生物分离并计数，发现从食物、肠道到粪便的细菌数目显著增加；生理生化试验

表明，从食物、肠道及粪便分离的菌株生化功能有显著差异。 虽然纯培养技术是研究土壤动物肠道微生物多

样性及验证其功能的重要手段，但由于绝大多数微生物目前尚不能在实验室培养、以及受到样品及数据通量

低等局限性，使得该技术难以成为微生物生态研究的主流方法。 而自 １９８５ 年 Ｌａｎｅ 等［４６］ 使用 １６Ｓ 核糖体

ＲＮＡ 序列研究细菌进化关系以来，聚合酶链式反应（ＰＣＲ）、基因克隆文库分析法（ＧＣＬ）、变性梯度凝胶电泳

法（ＤＧＧＥ）、温度梯度凝胶电泳法（ ＴＧＧＥ）、限制性酶切片段长度多态性分析法（ＲＦＬＰ）、磷脂脂肪酸法

（ＰＬＦＡ）、荧光原位杂交法（ＦＩＳＨ）、基因芯片、１６Ｓ 文库测序等分子生物学技术逐渐发展且被广泛应运于微生

物群落结构分析［４７］。 近些年来，以高通量测序技术为基本手段，宏基因组、宏转录组、宏蛋白组、宏代谢组等

新兴分子生物学技术快速推动了整个微生物生态学领域研究发展［１］。 这些方法突破传统纯化培养方法的限

制并较能准确认识自然界中微生物的群落结构、进化、演替及功能等［２３，４８］。 在土壤动物肠道微生物多样性的

研究中，Ａｎｓｌａｎ 等［４９］结合纯培养和高通量测序技术研究土壤表栖型跳虫肠內及其体表真菌群落结构与组成，
发现高通量测序技术相比培养技术能够获得更高的真菌多样性。 Ｄｉｒｋｓｅｎ 等［５０］ 利用高通量测序技术研究自

然生境线虫肠道菌群，发现 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 是优势细菌属，进一步对 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 细菌进行分离培养并进行抗菌

试验，发现该属的三种菌株有抵抗真菌病原体现象。 因此，结合新兴分子生物学技术如高通量测序和分离培

养技术对研究土壤动物肠道微生物菌群结构及功能验证十分必要。
对于较大体型土壤动物如蚯蚓［３７］，马陆［４１，５１］，通常先把其肠道组织置于无菌环境中解剖提取，进而研究

肠道组织内部微生物。 对于中型土壤动物如跳虫和螨类，解剖获得肠道微生物是传统方法，延续至

今［２４，５２—５３］。 而对小型土壤动物如线虫及部分中型土壤动物而言，它们体型较小，其肠道组织提取困难。 近几

年一些研究者用洗脱掉体表微生物的虫体来研究其内部肠道菌群［３２］，而洗脱去除虫体表面微生物方法不尽

相同。 Ｚｈｅｎｇ 等［２０］研究线虫肠道菌群先将线虫放入 ２％的次氯酸钠溶液处理 １０ｓ，后用无菌磷酸盐缓冲溶液

漂洗 ４ 次，并将最后一次洗脱液涂于 ＬＢ 平板无菌环境培养 ２４ｈ，未观察到菌落，这表明线虫体表微生物已几

乎被完全去除。 Ｇｏｎｇ 等［３２］研究甲螨肠道菌群先将螨虫转移至 １％ Ｔｗｅｅｎ ２０ 中涡旋 ２ｍｉｎ，然后转移至 ９８％乙

醇中旋涡 ５ｍｉｎ， 接着转移至 １％ Ｔｗｅｅｎ ２０ 中旋涡 ２ｍｉｎ，再转移至 ５％漂白剂中旋涡 ５ｍｉｎ，最后在 １％ Ｔｗｅｅｎ ２０
中涡旋 ２ 次后研究其肠道微生物。 Ｈａｏ 等［５４］ 先将雪地生活跳虫附肢移除以减少虫体表面微生物的携带，接
着用次氯酸钠溶液及无菌水进行洗脱来研究其体内微生物。 需注意的是，虽然去除虫体体表微生物为研究土

壤动物肠道菌群带来巨大便利，但其同时也存在争议。 利用洗脱法研究土壤动物关联的微生物会包含虫体内

部其他非肠道部位的微生物，如生殖组织及脑部的胞内细菌Ｗｏｌｂｏｃｈｉａ［５５］。 另外，由于这些非肠道的微生物可

能大量存在于虫子体内，导致肠道部位的微生物无法被有效扩增，从而掩盖肠道微生物群落结构及组成的真

实特征。 因此，用该方法进行研究肠道微生物时应根据具体情况考虑引物的选用、测序深度，以及下游数据分

析时对非目标序列的去除等细节。

７９０３　 ８ 期 　 　 　 郝操　 等：土壤动物肠道微生物多样性研究进展 　
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３　 土壤动物肠道微生物的生态功能

３．１　 协助宿主消化

土壤动物肠道微生物能够协助宿主消化食物基质。 芽孢杆菌纲细菌被报道普遍存在于取食凋落物土壤

动物如跳虫、白蚁、等足类、多足类及蚯蚓肠道中［４，５６］，与木质纤维素食物基质的分解联系密切［５７］。 土壤动物

肠道中的肠杆菌科及黄单胞菌科细菌也被报道与有机物质分解有关［５８—５９］。 Ｙａｎｇ 等［６０］ 发现 Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ
ａｓｂｕｒｉａｅ ＹＴ１ 和 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ． ＹＰ１ 是印度谷螟 Ｐｌｏｄｉａ ｉｎｔｅｒｐｕｎｃｔｅｌｌａ 幼虫肠道降解高分子聚乙烯重要细菌，该研

究首次证明节肢动物肠道细菌对塑料降解的重要性。 Ａｇａｍｅｎｎｏｎｅ 等［２３］ 利用宏基因组鸟枪法测序技术研究

了自然生境中白符跳体内微生物组成及功能基因多样性，发现跳虫体内微生物具有极其丰富的联系碳水化合

物代谢的功能基因，揭示了肠道微生物对多糖物质分解的重要性。 肠道微生物源代谢产物亦是降解大分子物

质的关键物质［６１］，影响着宿主食物消化。
３．２　 提供宿主营养

土壤动物肠道微生物能影响宿主的营养利用与生长发育。 Ｂｏｒｋｏｔｔ 等［６２］ 研究发现 Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ
ｍａｌｔｏｐｈｉｌｉａ 和 Ｃｕｒｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｐ．是白符跳肠道降解几丁质的优势细菌，用添加四环素几丁质饲喂跳虫后，发现

跳虫生物量显著降低，这可能是四环素抑制了肠道细菌活性进而影响跳虫对几丁质的营养吸收。 Ｘｉａｎｇ 等［２９］

研究发现白符跳肠道微生物 Ｔｈｅｒｍｏｇｅｍｍａｔｉｓｐｏｒａｃｅａｅ、Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ｎｏｖｏｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ 的相对丰度与跳虫体重

呈正相关。 其他无脊椎动物如昆虫纲和甲壳纲的相关研究也证实其肠道微生物能够促进宿主体重的增

加［６３—６４］。 此外，部分土壤动物如线虫、跳虫及螨类等类群会主动摄食环境中的微生物［１８］。 如跳虫偏好取食

某些真菌［３３］，而跳虫肠道内的几丁质降解酶能帮助分解消化真菌的细胞壁［６５］，这些微生物被消化分解后进

一步能提供宿主碳水化合物、脂肪和氨基酸等必要营养物质。 Ｗüｓｔ 等［３９］研究也发现蚯蚓肠道中梭菌科和大

肠杆菌科细菌是葡萄糖衍生物的重要贡献者，能为宿主合成所需的营养物质。
３．３　 影响宿主寿命和繁殖

土壤动物肠道微生物影响宿主的寿命和繁殖。 Ｈｏｕｔｈｏｏｆｄ 等［６６］研究发现，无菌培养上调了秀丽隐杆线虫

抗氧化和抗热应激体细胞维护功能，且无菌条件线虫的发育时间和成体寿命增加了两倍。 ＭａｃＮｅｉｌ 等［６７］用三

种细菌喂食秀丽隐杆线虫，相比喂食大肠杆菌 ＯＰ５０ 和大肠杆菌 ＨＴ１１５，喂食丛毛单胞菌 ＤＡ１８７７ 显著减少了

线虫的繁殖率，同时喂食丛毛单胞菌 ＤＡ１８７７ 线虫的寿命相比其他两种细菌也大大缩短。 胞内共生菌

Ｗｏｌｂａｃｈｉａ 也被报道能够调控多数节肢动物的繁殖行为［６８］，Ｗｏｌｂａｃｈｉａ 产生的核黄素和生物素代谢物是调控宿

主繁殖行为重要物质［６９］。 此外，肠道微生物也参与调控宿主其他行为，如 Ａｋｄｕｍａｎ 等［７０］以线虫为研究对象，
发现线虫 Ｐｒｉｓｔｉｏｎｃｈｕｓ ｐａｃｉｆｉｃｕｓ 摄入细菌 Ｎｏｖｏｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ 能够增加其对秀丽隐杆线虫的捕食能力，且揭示细菌

产生的维生素 Ｂ１２是造成捕食行为增加的重要原因。
３．４　 提高宿主免疫能力

Ｄｉｒｋｓｅｎ 等［５０］研究自然生境秀丽隐杆线虫肠道微生物，发现其肠道内假单胞菌 ＭＹｂ１１，ＭＹｂ１８７ 和

ＭＹｂ１９３ 对真菌生长有抑制作用，提高了线虫对真菌病原体的抵抗与防御。 Ａｇａｍｅｎｎｏｎ 等［１５］ 从 ５ 种跳虫

Ｆｏｌｓｏｍｉａ ｃａｎｄｉｄａ，Ｆｏｌｓｏｍｉａ ｆｉｍｅｔａｒｉａ，Ｏｒｃｈｅｓｅｌｌａ ｃｉｎｃｔａ，Ｓｉｎｅｌｌａ ｃｕｒｖｉｓｅｔａ 和 Ｔｏｍｏｃｅｒｕｓ ｍｉｎｏｒ 肠道分离得到 ４６ 种肠

道细菌并对其进行抗菌活性研究，发现分离的肠道细菌中，７６％微生物能抑制细菌或真菌病原体活性，抑制活

性肠道细菌中有 ５１％对细菌和真菌病原菌均有抑制作用。 Ｉａｔｓｅｎｋｏ 等［７１］ 研究发现秀丽隐杆线虫肠道枯草芽

孢杆菌（ＧＳ６７）增加了线虫对革兰氏阳性病原菌的抗性，且脂肽风霉素是枯草芽孢杆菌产生的主要抑制物质。
此外，抗生素和抗菌化合物也是抑制病原菌定植生长的肠道微生物源代谢产物［７２］。 这些研究揭示了土壤动

物肠道微生物间抵抗抑制作用能提高宿主的免疫能力。
与人类肠道类似，土壤动物肠道除共生菌和益生菌外，也存在致病菌。 这些菌的多少和之间的互作模式

决定了它们整体对宿主个体健康的影响。 研究发现，森林病原真菌 Ｈｅｔｅｒｏｂａｓｉｄｉｏｎ ａｎｎｏｓｕｍ 被检测存在于自然
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生境中跳虫的肠道及体表［３３］，对跳虫生长发育产生不利影响。 Ｇａｒｉｇａｎ 等［１６］研究发现线虫肠道致病细菌的增

殖与累积导致了宿主的死亡，推断这是微生物源致病代谢物质作用的结果。 当土壤动物面临众多寄生微生物

和致病菌威胁时，能够通过共生菌的屏蔽作用如对病原菌产生高度的定植位置竞争、营养竞争，以及增加宿主

免疫竞争力与疾病对抗从而对机体进行有效保护［７２］，且物种多样的肠道菌群更利于抵抗病原菌入侵。
３．５　 参与生态系统碳氮循环

土壤动物参与陆地生态系统碳氮循环过程，离不开宿主肠道微生物。 土壤动物取食、消化及排泄行为与

土壤有机质分解和矿化过程紧密联系［７３］。 动物食性影响了肠道菌群结构及组成［２９］，同时肠道微生物又能够

协助宿主对各种复杂食物如真菌、细菌、植物残体及动物体等进行分解消化［４， ７４］，经吸收利用后被排遗于环

境，进而影响碳氮循环。 另外，研究表明，螨类和跳虫是微生物扩散与传播重要媒介［４９，７５—７６］，摄入土壤动物体

内微生物会随宿主的活动迁移而被传播扩散，这对环境微生物群落结构起到了间接调控作用，进而影响微生

物分解有机质的过程。 土壤动物肠道微生物能促进气体排放［７７］，如蚯蚓反硝化释放的 Ｎ２ Ｏ 与其肠道

Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ 细菌有关［７８］，Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ 和 Ｍｅｔｈａｎｏｒｅｇｕｌａｃｅａｅ 肠道细菌也被报道与 ＣＨ４释放有关［３８，７９］。
此外，土壤动物肠道微生物能影响土壤中有害元素的转化，如蚯蚓肠道微生物能够介导土壤中砷的还原［２６］。
因此，肠道微生物能介导土壤动物对生态系统中元素循环过程。

４　 土壤动物肠道微生物多样性的主要影响因素

４．１　 肠道结构和生理状态

不同动物物种的肠道或不同区段的肠道微环境在形态和理化性质上存有很大差异，能影响微生物数量及

群落结构。 相比哺乳动物，土壤无脊椎动物消化道结构相对简单，其肠道微生物种类较少且群落多样性较

低［３］。 而拥有复杂消化道结构的土壤动物，如白蚁，其肠道微生物则较复杂多样。 白蚁后肠存在特定膨大结

构，其内包含大量微生物，对木质纤维素的降解发挥着重要作用［８０］。 另外，不同肠道部位的微生物数量及群

落结构有所不同，如 Ｃａｚｅｍｉｅｒ 等［８１］以 ７ 个目节肢动物为研究对象，发现从前肠、中肠到后肠的微生物数量依

次增加，这可归因于宿主对微生物选择作用［８２］。 Ｈｕ 等［３７］ 发现，相比于后肠，蚯蚓前肠微生物群落结构与环

境微生物群落结构组成更相似，而后肠微生物群落结构则更稳定，也是宿主营养吸收主要部位［８３］。 此外，动
物肠道生理状态影响其内微生物的定居。 土壤动物肠道是一个厌氧环境，从而筛选体内微生物的群落结

构［４０］。 Ｂｒｕｎｅ 等［８４］使用微电极方法研究了 ５ 种食土白蚁肠道 ｐＨ 特征，发现白蚁中肠到后肠的 ｐＨ 值显著增

加，中肠 ｐＨ 值接近中性而后肠呈碱性。 由于 ｐＨ 是影响微生物群落结构重要因子［８５］，因此推测食土白蚁不

同肠道部位 ｐＨ 亦会影响其内微生物的定殖。
４．２　 微生物相互作用

微生物间的相互作用在微生物群落构建过程中起重要作用。 Ｂｅｒｇ 等［１２］ 以秀丽隐杆线虫为研究对象，发
现线虫肠道微生物群落构建过程是非随机的，通过物种共存网络分析发现线虫肠道微生物间的负向作用比土

壤微生物间的多，揭示物种间竞争是线虫肠道微生物共存的主要现象。 另外，Ｄｉｎｇ 等［３６］研究长期施肥处理下

土壤跳虫 Ｆｏｌｓｏｍｉａ ｑｕａｄｒｉｏｃｕｌａｔａ 体内细菌微生物间相互作用，发现在跳虫体内黄单胞菌科、黄杆菌科和假单

胞菌科与其他细菌科的负向相互作用比在土壤中强，表明跳虫体内细菌群落与土壤细菌群落存在不同生物相

互作用模式。 Ｓａｐｋｏｔａ 等［２１］研究草地土壤中蚯蚓发现，蚯蚓的种类相比于生态型对肠道微生物群落结构影响

更大；而对蚯蚓肠道细菌及真核生物进行跨界共存网络分析，发现真核生物和细菌相互作用中，正向作用显著

多于负向作用，Ｃｅｒｃｏｚｏａ 是与细菌相互作用数目最多的真核生物，而 Ｈｅｔｅｒｏｍｉｔａ 是与细菌作用最密切的真核生

物。 由于生物间相互作用是微生物物种共存和群落构建的重要过程［８６］，现有的研究更多是揭示相互作用的

模式，土壤动物肠道微生物间的相互作用具体机制则需要结合多组学技术与操控实验进一步研究。
４．３　 土壤动物食性

动物食性是决定其肠道微生物群落结构和组成的重要因素。 Ｘｉａｎｇ 等［２９］ 研究发现，以植物凋落物、细菌
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和酵母菌混合食物饲喂跳虫时，跳虫肠道微生物多样性最高，而以单一凋落物饲喂跳虫时的肠道细菌群落多

样性最低。 其他动物如昆虫的研究，也证实了杂食性昆虫肠道微生物多样性显著高于肉食和植食昆虫肠道的

微生物多样性［８７］。 多样的肠道菌群可能与多样复杂食物基质的分解消化密切联系［８８］。 Ｋｕｄｏ 等［１４］研究不同

食性甲虫肠道微生物结构，发现腐食性甲虫肠道中黄单胞菌科是优势细菌类群，而肉食性和植食性甲虫肠道

肠杆菌科是优势细菌类群，显示食物类别影响了肠道中某些微生物的富集。 Ｋｎａｐｐ 等［８９］ 通过使用不同食物

资源饲养蚯蚓 Ｌｕｍｂｒｉｃｕｓ ｒｕｂｅｌｌｕｓ，也发现不同食物处理下蚯蚓肠道菌群结构差异显著。 Ｍｉｋａｅｌｙａｎ 等［９０］ 利用

１６Ｓ ＲＮＡ 基因测序了 １８ 种高等白蚁肠道菌群，发现食性是驱动肠道菌群分化的重要因素，食木高等白蚁相比

取食土壤和腐殖质高等白蚁，其肠道内含有更多螺旋体菌门（Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ）、纤维杆菌门（Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｅｓ）和 ＴＧ３
门细菌，这对降解木质纤维素食物资源发挥着重要作用［９１］。
４．４　 土壤动物发育阶段

不同发育阶段土壤动物个体，其生理状态、食性和栖息微环境皆可能影响肠道菌群结构与组成。 Ｄｉｒｋｓｅｎ
等［５０］以线虫为研究对象，发现其肠道微生物群落结构受宿主发育阶段影响。 另外，Ｈｏｌｍｅｓ 等［２８］研究发现，螨
虫 Ａｌａｓｋｏｚｅｔｅｓ ａｎｔａｒｃｔｉｃｕｓ 末龄幼体与成体体内微生物种类无显著差异，而在微生物的相对丰度上有较大差异，
推测这些重叠微生物是由于幼体和成体拥有相似的栖息生境和取食偏好。 Ｓｈｕｋｌａ 等［９２］ 以金龟子科物种

Ｅｕｏｎｉｔｉｃｅｌｌｕｓ ｉｎｔｅｒｍｅｄｉｕｓ 和 Ｅｕｏｎｉｔｉｃｅｌｌｕｓ ｔｒｉａｎｇｕｌａｔｕｓ 为研究对象，发现它们的卵内部共生微生物群落结构与雌

性成体肠道微生物群落结构更相似，说明卵内部共生菌主要受遗传因素影响并以垂直传播方式为主［９３］；而幼

体肠道微生物群落结构和成体肠道微生物群落结构有差别，也许是幼体和成体的食性及栖息环境的不同所导

致［９４］。 因此，土壤动物通过垂直和水平传播方式获取其肠道微生物，与其他动物类群规律类似。 然而，对于

不同发育阶段的土壤动物个体而言，其肠道菌群以垂直和水平方式获取的种类及比例目前仍不清楚。
４．５　 宿主系统发生

土壤动物肠道微生物群落结构具有一定的宿主物种稳定性，其受宿主系统发生影响，且与宿主表现出协

同进化的特征。 Ｈａｏ 等［５４］发现两种德跳属雪地生活跳虫体内菌群结构相比另一鳞跳科物种更相似，可能是

亲缘相近物种的栖息生境及取食特性较相似所导致。 Ｙｕｎ 等［８７］以 １８Ｓ ｒＲＮＡ 基因分析了 ２１ 目 ２１８ 种昆虫的

系统发生，同时利用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因通过 ４５４ 焦磷酸测序手段测试了昆虫肠道微生物群落，发现昆虫系统发

生、生存环境、食性及发育阶段均显著影响了肠道厌氧菌相对丰度。 Ｇｏｎｇ 等［３２］ 通过研究 ７ 种甲螨系统发生

与其体内菌群之间关系，发现相比于甲螨肠道真菌，其肠道细菌群落与甲螨的系统发生更相关，表明甲螨肠道

微生物群落结构受其系统发育的影响，且肠道细菌与甲螨宿主可能存在更密切的协同进化关系。 Ｋｕｄｏ 等［１４］

研究了 ５ 科 ４６ 种甲虫肠道微生物，通过分析宿主和肠道微生物群落的系统发育，发现亲缘关系密切的甲虫物

种，其肠道肠杆菌科群落系统发育也相似，揭示出肠杆菌科细菌与甲虫宿主存在长期进化关系。 上述研究显

示，亲缘关系密切土壤动物的肠道菌群结构相似，微生物类群能否存在于宿主肠道与宿主系统发育有关，且肠

道菌群与宿主存在协同进化关系。
４．６　 环境非生物因子

土壤动物肠道菌群影响因素除宿主因素外，环境因子也是重要影响因素，如温度、时间、空间、微塑料、抗
生素等。 温度引起机体肠道微生物的变化是温度变化影响宿主适应能力的一种重要机制［９５］。 有关两栖动

物、鱼类的研究表明，外界温度改变了肠道微生物群落组成，并介导了外界温度与宿主消化能力之间关

系［９６—９７］。 Ｂｅｒｇ 等［１２］研究温度对土壤线虫肠道微生物群落有影响，发现线虫肠道 Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 细菌属的

相对丰度随着温度升高而增加，Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 相对丰度则随着温度升高而降低。 Ｂｉｎｇ 等［９８］ 研究发现，夏季果

蝇肠道细菌多样性显著高于秋季。 Ａｎｓｌａｎ 等［３３］发现跳虫肠道真菌群落丰富度和组成随季节呈现一定动态变

化，推测跳虫肠道微生物随季节的变化与自身取食偏好特征有关。 Ｈａｏ 等［５４］ 研究发现，冬季雪地生活跳虫肠

道微生物如 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 是宿主重要食物资源，推测其能够为低温环境中生活的跳虫提供机体能量，对维持

跳虫生命活动十分重要［９９—１００］。 然而，温度对土壤无脊椎动物冬季和生长季间肠道菌群结构的影响目前尚不
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清楚，肠道微生物介导土壤动物适应低温的机理是未来必要的研究。
此外，局域尺度上空间因子及生境类型均影响土壤动物肠道菌群结构。 Ｋｕｄｏ 等［１４］ 对不同栖息生境甲虫

肠道微生物研究发现，所有营养类型甲虫的肠道细菌群落结构在林地和草地间皆是有差异的。 Ｚｈｕ 等［２５］ 研

究了不同土地利用方式下跳虫 Ｏｒｃｈｅｓｅｌｌｉｄｅｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ 肠道菌群，发现公园用地、公路用地及农业耕地之间的跳

虫肠道细菌 ａｌｐｈａ 和 ｂｅｔａ 多样性差异显著，公园用地跳虫肠道细菌 ａｌｐｈａ 多样性最高，而耕地 ａｌｐｈａ 多样性最

低。 此外，Ｂａｈｒｎｄｏｒｆｆ 等［５８］采集土壤类型和植被相似的四个地点跳虫 Ｏｒｃｈｅｓｅｌｌａ ｃｉｎｃｔａ，研究发现不同地点跳虫

种群肠道微生物群落组成有一定差异。 然而，在区域甚至是全球尺度上土壤动物肠道微生物群落格局目前尚

不清楚。
其他研究则表明微塑料、抗生素及农业施肥等改变了土壤动物肠道微生物群落多样性和结构组

成［２４，４０，１０１］。 如 Ｚｈｕ 等［２４］以白符跳为研究对象，结果发现：比较对照组，微塑料处理显著增加了白符跳肠道细

菌 Ａｌｐｈａ 多样性，且显著增加了优势细菌厚壁菌门的相对丰度但降低了拟杆菌门的相对丰度。 另外，微塑料

处理显著抑制了跳虫繁殖行为；相比对照组，微塑料处理的跳虫拥有更高的 δ１５Ｎ 和 δ１３Ｃ，微塑料也许通过影

响跳虫肠道菌群而影响了宿主对元素的同化及其生长和繁殖。 Ｚｈｕ 等［１０１］ 研究发现，抗生素降低了土壤跳虫

肠道微生物多样性，显著增加了优势细菌放线菌门和拟杆菌门的相对丰度，且显著降低了厚壁菌门相对丰度，
抗生素能通过改变跳虫肠道微生物群落结构进而影响跳虫体内抗生素抗性基因的富集。 此外，农业施肥亦改

变土壤动物肠道微生物群落结构及组成，研究表明，相比空白处理，添加无机肥处理降低了土壤线虫肠道微生

物多样性，但却增加了变形菌门的相对丰度［３４］。 另有研究表明，与对照相比，无机肥对土壤跳虫肠道微生物

群落结构有显著影响，而有机肥对土壤跳虫肠道微生物群落结构无显著影响，且变形菌门对施肥处理的响应

最为敏感［３６］。 土壤动物肠道微生物多样性及群落组成对不同环境污染物及施肥管理方式的响应模式有所不

同，宿主能够通过调控自身肠道菌群结构组成进而帮助宿主适应环境。

５　 结语与展望

土壤动物种类众多，食性复杂，其肠道微生物也丰富多样。 土壤动物肠道微生物与宿主互相作用、协同进

化，影响土壤动物自身的生长发育及其生态功能的实现。 土壤动物肠道微生物的种属阶元数量、类别以及每

种微生物含量存在很大差异，而宿主和环境因素则共同影响土壤动物肠道菌群组成与多样性。 土壤动物肠道

微生物领域研究已取得显著成果，且日渐得到重视。 在研究技术上，目前土壤动物肠道微生物领域研究以传

统分离培养和扩增子测序技术为主，多数研究主要揭示肠道微生物多样性、群落结构组成，以及肠道微生物与

宿主食性、生长、繁殖和寿命等之间的相关性。 然而，对土壤动物肠道微生物功能基因及其代谢产物在这些过

程中的具体作用机制知之甚少，未来应突破技术瓶颈，结合多组学技术如宏基因组、宏转录组及代谢组等手

段，以进一步阐明土壤动物肠道微生物基因及代谢产物与宿主分子及生理的互作机制。 在研究对象上，土壤

动物肠道微生物研究主要聚焦在土壤模式生物，应加强对野外土壤动物种群和群落肠道微生物多样性的研

究。 另外，目前对土壤动物肠道微生物研究主要集中在单一微生物类群，如多数研究重在调查肠道细菌群落

多样性，未来应关注土壤动物肠道多界微生物如肠道细菌，真菌甚至原生生物等研究，以全面解析土壤动物肠

道微生物多样性和跨界物种共存互作模式及其群落构建机制。 在研究尺度上，现有研究主要通过控制实验揭

示宿主或环境因子对土壤动物肠道微生物多样性及群落结构组成的影响，未来应关注自然生境中大尺度范围

土壤动物及其肠道微生物的调查研究，揭示两者在局域和区域尺度上的多样性格局，以探究动物⁃微生物互作

机制对土壤生物地理分布格局与生态系统功能的影响。 此外，土壤动物肠道菌群的季节动态研究将能增进我

们对土壤生物适应极端环境与反映气候变迁的理解。
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