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蜜蜂肠道菌群结构功能研究进展

吴雨祺，郑宇斐，郑火青，胡福良*

( 浙江大学动物科学学院，杭州 310058)

摘要: 在长期的共同进化中，肠道菌群与其宿主形成了紧密的联系，为宿主提供了许多有益的作用。作为一种社
会性昆虫，蜜蜂的生活习性为其肠道菌群提供了良好而稳定的传播途径，因此，蜜蜂与其肠道菌群形成了一种紧

密的互惠互利共生关系。近年来，随着对蜜蜂肠道菌群了解的不断加深，对蜜蜂肠道菌群功能的研究也不断深
入，大量研究表明蜜蜂的肠道菌群在宿主食物的消化代谢、宿主免疫的激活和抵抗致病菌、调节宿主生理等方面
都有着重要的作用，同时破坏肠道菌群的稳定对蜜蜂的健康有着明显的负面影响。本文对近年来西方蜜蜂肠道菌
群功能研究进行了总结，旨在为进一步深入探索蜜蜂肠道菌群与其宿主的相互作用及在养蜂生产上应用肠道菌群

防控疾病提供参考。
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Ｒesearch progress in the composition and function of gut microbiota of
honey bee
WU Yu-Qi，ZHENG Yu-Fei，ZHENG Huo-Qing，HU Fu-Liang* ( College of Animal Sciences，Zhejiang
University，Hangzhou 310058，China)
Abstract: During a long period of coevolution，the intestinal flora developed a closely relationship with its
host，and provided many beneficial effects to its host. As a social insect，the colony life cycle and behavior
of honey bee have provided a stable propagation of the characteristic honey bee gut microbiota. In recent
years，as our understanding of the intestinal flora of honey bee has deepened，our understanding of the
function of these gut microbiotas are also well advanced. Ｒecent studies have shown that honey bee gut
microbiome plays a significant role in the regulation of metabolism， immune function，growth and
development，as well as the protection against pathogens. Disruption of the gut microbiome has also been
shown to have detrimental effects on bee health. By summarizing these researches about the function of
honey bee gut microbiota，we aim to provide insights for further study in the interaction of honey bee gut
microbiota and honey bee itself as well as the possible application of intestinal flora in beekeeping industry.
Key words: Honey bee; gut microbiota; function

肠道菌群是动物消化道中复杂的微生物群落

的统称。近年来，大量研究发现动物肠道内的微
生物与宿主的关系不仅仅是单纯的共栖，有些微

生物对宿主有着多种有益的作用，包括参与食物

的消化 ( Nikoh et al. ，2011) 、分泌多种有益的物
质 ( Shin et al. ，2011 ) 、分解有毒成分 ( Ceja-
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Navarro et al. ，2015) 等。除此之外，肠道菌群还
参与调控宿主的生理 ( Buchon et al. ，2009) 、发育
( Storelli et al. ， 2011 ) 、免 疫 ( Kaltenpoth and
Engel，2014) ，是宿主正常发育和健康生活不可或
缺的参与者。
昆虫是陆地生态系统中生物数量、种类以及

生态习性最为丰富的动物类群，也是生物多样性

最高的群体之一 ( Chapman，2013 ) 。由于昆虫与
人类健康和农业生产有着密切的联系，针对昆虫

肠道微生物的研究一直广受关注。2007 年，有学
者首次报道了蜜蜂肠道菌群的组成 ( Cox-Foster
et al. ，2007) ，此后大量的研究展现了蜜蜂肠道菌
群对其宿主的重要作用 ( Kwong and Moran，2016;
Bonilla-Ｒosso and Engel，2018; Ｒaymann and Moran，
2018) 。作为一种重要的经济昆虫和模式生物 ( 郑
火青和胡福良，2009; Zheng et al. ，2018 ) ，蜜蜂
具有很高的经济价值和生态价值，对其肠道菌群

功能的研究能使我们对蜜蜂生物学有更进一步了

解，同时蜂群饲养管理与生产等方面具有重要意

义。因此，本文对近几年西方蜜蜂肠道菌群及其
功能研究进行综述，以期为相关领域的进一步研

究提供借鉴。

1 蜜蜂肠道菌群的组成

与大多数昆虫不同，蜜蜂属下各个成员的肠

道菌群的组成表现出高度的保守性和特殊性

( Kwong et al. ，2017b) 。基于 16s rＲNA 测序技术
的研究显示，西方蜜蜂成年工蜂的肠道菌群主要

由 9 种细菌组成 ( Kwong and Moran，2016; Kwong
et al. ，2017b) ，其中 5 种为蜜蜂的核心菌种，大
量稳定的存在于蜜蜂的肠道中，包括: β-变形菌
纲的 Snodgrassella alvi、γ-变形菌纲的 Gilliamella
apicola、厚壁菌门乳杆菌属的 Lactobacillus Firm-4
与 Lactobacillus Firm-5 以 及 放 线 菌 门 的
Bifidobacterium spp. ; 此外还有 γ-变形菌纲的
Frischella perrara、葡糖杆菌属的 Commensalibacter
sp. 、醋杆菌科的 Parasaccharibacter apium 和巴尔
通氏体属的 Bartonella apis 这 4 种普遍存在的菌种。
这 9 种细菌组成了蜜蜂肠道菌群的主要菌群。这
些细菌主要定植于工蜂的后肠 ( Martinson et al. ，
2012; Powell et al. ，2014 ) ，其中 S. alvi 和 G.
apicola 主要存在于回肠中，而 Lactobacillus Firm-4、
Lactobacillus Firm-5 和 Bifidobacterium spp. 则主要

分布于直肠 ( Martinson et al. ，2012; Kwong et al. ，
2017b) ，在蜜囊和中肠中则只有非常少量的细菌
存在 ( Martinson et al. ，2012) 。
针对西方蜜蜂工蜂生长发育过程中肠道菌群

变化的研究显示，与成年工蜂不同，工蜂幼虫并

没有一个稳定的肠道菌群组成 ( Martinson et al. ，
2012) 。而由于蛹期蜜蜂器官的重构，新羽化出房
的工蜂体内也几乎没有细菌的存在 ( Martinson
et al. ，2012) ，之后随着工蜂在巢内的活动，于 6
日龄左右形成完整而稳定的肠道菌群 ( Powell et
al. ，2014) 。针对工蜂肠道菌群来源的研究则发
现，在实验室中饲养的无菌工蜂，只有在与工蜂

后肠提取物直接接触的情况下，才会形成正常的

肠道菌群，单纯接触巢脾或者哺育蜂则不足以使

无菌工蜂形成稳定的肠道菌群 ( Bonilla-Ｒosso and
Engel，2018) 。
西方蜜蜂蜂群中的另外两个重要的成员-蜂王

和雄蜂的肠道菌群在组成上与成年工蜂也有着显

著的差异，同时这二者的肠道菌群组成也并不稳

定 ( Kapheim et al. ，2015) 。造成这些差异的原因
目前尚不明确，可能与它们在生理、行为和食物
上的差异有关; 有学者认为蜂王肠道菌群很有可

能受到其特殊的食物———蜂王浆的影响 ( Corby-
Harris et al. ，2014) 。

2 蜜蜂肠道菌群的功能

2. 1 代谢功能
蜜蜂以花蜜与花粉为食，其中花蜜是主要的

糖类物质来源，而花粉则是包括蛋白质和脂肪酸

在内的多种营养素的重要来源。在蜜蜂对花蜜和
花粉的代谢过程中，蜜蜂的肠道菌群起着重要的

作用。
宏基因组学是肠道菌群功能研究中的一个重

要手段。Engel等 ( 2012) 利用宏基因组，对西方
蜜蜂肠道菌群的功能进行了深入的挖掘，他们发

现有大量的基因被注释到糖类的运输与代谢功能，

包括参与糖类物质转运的磷酸转移酶组件等; 此

外，他们还发现这些细菌除了能代谢花蜜和蜂蜜

中常见的二糖、果糖和葡萄糖外，还具备代谢甘
露糖、树胶醛糖等蜜蜂本身无法代谢或者对蜜蜂
有毒性的糖类物质的功能 ( Engel et al. ，2012 ) 。
大量针对蜜蜂肠道中单一菌种的基因组测序和体

外培养试验同样证明了这一点 ( Engel et al. ，
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2013; Ellegaard et al. ，2015; Lee et al. ，2015) 。
G. apicola 是蜜蜂肠道菌群的一个核心菌群。

Zheng等 ( 2016) 测序并比较了 42 株来自于西方
蜜蜂、东方蜜蜂和熊蜂的 G. apicola 菌株的基因
组。他们发现这些菌株在碳水化合物代谢相关基
因上有着很大的区别，其中部分菌株可以赋予蜜

蜂利用正常情况下对其有毒的甘露糖、树胶醛糖、
木糖和鼠李糖作为碳源的能力，这表明 G. apicola
能提升其宿主对有毒食物的耐受甚至直接利用的

能力，并且对蜜蜂的健康有着重要的作用。
花粉是蜜蜂重要的营养来源，长期以来一直

有学者怀疑花粉在储藏过程中会不断的被微生物

降解，但是 Anderson 等 ( 2014 ) 的研究显示，蜂
群中储存的花粉中的微生物并没有参与到花粉的

降解，表明花粉的消化主要发生在蜜蜂的肠道中。
而在西方蜜蜂肠道菌群基因组测序中，检测出了

包括果胶裂解酶在内的多种参与植物细胞壁多糖

降解的功能酶编码基因，显示蜜蜂肠道细菌在花

粉壁与植物果胶的降解代谢中起着重要的作用，

而进一步的体外实验则证明 Gilliamella 是蜜蜂肠道
菌群中唯一能降解果胶的细菌 ( Engel et al. ，
2012) 。
通过比较无菌工蜂和正常工蜂肠道代谢组的

差异，Kesnerova等 ( 2017 ) 首次明确了西方蜜蜂
工蜂肠道菌群在消化花粉上的作用。他们发现，
在正常工蜂和无菌工蜂的肠道内容物之间，有

372 种物质的含量有着显著的差异; 其中多种黄酮
类物质和花粉壁的组成成分的含量在无菌工蜂肠

道中明显上调; 而在正常工蜂的肠道中，发酵产

物和类花生酸的含量明显上调。进一步利用单菌
株人工定植和蜜蜂肠道细菌的体外培养，他们证

实了这些代谢的变化与蜜蜂的肠道菌群有关，显

示工蜂肠道菌群在代谢难以直接消化和吸收的植

物黄酮与花粉成分的代谢中起着重要的作用; 同

时他们发现蜜蜂的肠道细菌在种群间存在交互共

生的现象，即蜜蜂某种肠道细菌的代谢产物可以

被蜜蜂肠道菌群的其他成员进一步利用。
2. 2 对宿主生理的影响
在动物的肠道中，肠道菌群可以通过发酵作

用，将宿主的食物转变成乙酸、丁酸等短链脂肪
酸 ( Cummings et al. ，1987 ) 。这些物质除了作为
肠道上皮细胞重要的能量来源以外，还参与调节

宿主的肠道生理环境，维护宿主健康 ( Donohoe
et al. ，2011) ; 短链脂肪酸同时还能通过激活或调

节宿主的多种代谢通路进而影响宿主的生理与行

为 ( Cryan and Dinan，2012) 。对果蝇的研究显示，
果蝇的一种肠道细菌 Acetobacter pomorum 可以通过
生成短链脂肪酸，调节果蝇的胰岛素通路，进而

影响果蝇的发育 ( Shin et al. ，2011) 。
利用无菌工蜂模型，Zheng等 ( 2017) 证实了

西方蜜蜂工蜂的肠道菌群对工蜂的发育也有着显

著的影响。与正常工蜂相比，无菌工蜂的生长速
率、卵黄原蛋白基因表达和伸吻反应都有着明显
的降低; 进一步的研究发现，正常工蜂胰岛素 /类
胰岛素信号通路相关基因的表达都有着明显的上

升，这可能是由正常工蜂与无菌工蜂肠道中代谢

物的组成差异所造成的; 代谢组分析显示，与无

菌工蜂相比，正常工蜂的肠道内有着更多的能被

蜜蜂吸收利用的短链脂肪酸和必需氨基酸; 同时

他们还证明了蜜蜂的肠道菌群会影响其宿主肠道

内的氧气含量、pH值与氧化还原电位等。
2. 3 免疫功能
除了参与宿主的消化代谢和调控宿主的生理

发育与信号通路，肠道菌群在维护宿主的健康上

也起着重要的作用。
在蜜蜂肠道幽门部分的肠道上皮细胞的表面，

经常能观测到一种类似结痂的结构，这由于蜜蜂

免疫反应中的黑化作用造成的。通过人为定植蜜
蜂常见的肠道细菌，Engel 等 ( 2015 ) 证实这一现
象是由蜜蜂肠道菌群中的 Frischella perrara 引发
的。进一步比较无菌工蜂、定植 F. perrara 或
Snodgrassella alvi 工蜂肠道的基因表达谱，发现肠
道菌群能显著影响免疫相关基因的表达，特别是

黑色素合成相关基因在 F. perrara 定植工蜂肠道内
显著上调，证实了工蜂幽门部位的类结痂结构是

由于 F. perrara 引发的宿主黑化免疫，同时这表明
包括 F. perrara 在内的蜜蜂肠道细菌在蜜蜂肠道中
的存在会引发宿主的免疫反应 ( Emery et al. ，
2017) 。Kwong 等 ( 2017a) 则报道了蜜蜂肠道菌
群对其宿主抗菌肽表达的影响，发现蜜蜂肠道菌

群能显著提高 apidaecin 和 hymenoptaecin 的表达，
而在人为向腹部注射大肠杆菌菌液后，S. alvi 或
Gilliamella apicola 定植的工蜂表现出了优于无菌工
蜂的存活率。
除了直接调控宿主免疫反应，蜜蜂的肠道菌

群还参与宿主对多种致病菌的抵御。Paenibacillus
larvae 和 Melissococcus plutonius 分别是美洲腐幼病
和欧洲腐幼病的主要病原体，有学者发现，将蜜
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蜂的乳酸菌 ( Lactobacillus 和 Bifidobacterium ) 掺
入蜜蜂幼虫的食物，能有效降低美洲腐幼病和欧

洲腐幼病对蜜蜂幼虫的侵害 ( Forsgren et al. ，
2010; Vásquez et al. ，2012) 。而采用肠道菌群紊乱
的西方蜜蜂实验也显示，蜜蜂肠道菌群的稳态也

与蜜蜂抵御条件致病菌 Serratia marcescens 的侵害
有着密切的关系 ( Ｒaymann et al. ，2017; Motta
et al. ，2018) 。
东方蜜蜂微孢子虫 Nosema cerana 是蜜蜂的一

种肠道寄生虫，主要在蜜蜂中肠上皮细胞寄生增

殖，能破坏蜜蜂肠道组织完整性，抑制蜜蜂的免

疫反应，最终导致蜜蜂个体寿命缩短，甚至微孢

子虫还会降低蜂王的生殖能力，进而影响蜂群群

势以及生产性能，是当下造成西方蜜蜂蜂群损失

和制约全球养蜂业发展的重要因素之一 ( 许瑛瑛

等，2018) 。而昆虫肠道菌群的研究显示，昆虫中
存在着肠道微生物与寄生虫之间的相互对抗作用

( Cariveau et al. ，2014) ，因此，N. cerana 与蜜蜂肠
道菌群的相互作用也受到了研究者的关注。Li 等
( 2017) 报道了西方蜜蜂肠道菌群会影响宿主对
N. cerana 的抵抗，他们使用抗生素破坏了工蜂的
肠道菌群，然后使用东方蜜蜂孢子虫侵染工蜂。
研究结果显示，抗生素处理的工蜂在接种微孢子

虫后的死亡率要显著的高于接种了微孢子虫的正

常工蜂，抗生素处理组工蜂肠道中的微孢子虫数

量也要远高于正常工蜂; 他们还发现，微孢子虫

与抗生素的共同作用会显著降低蜜蜂抗菌肽

defensin 和 hymenoptaecin 的表达; 同时还证明，与
蜜蜂微孢子虫 Nosema apis 不同 ( Diaz et al. ，
2018) ，N. cerana 不会影响西方蜜蜂的肠道菌群组
成。而 Maes等 ( 2016) 的研究同样证明了西方蜜
蜂肠道菌群的紊乱，有利于微孢子虫 ( Nosema
spp. ) 在蜜蜂肠道中的生长。
2. 4 失调对蜜蜂的危害
肠道菌群失调指的是在饮食、药物或病菌等

因素的作用下，生物体正常的肠道菌群的生态平

衡受到破坏，进而影响宿主的生理健康的现象。
例如 Schwarz等 ( 2016) 的研究就显示，在蜜蜂肠
道菌群成型前，人为定植 Lotmaria passim 会显著改
变蜜蜂肠道菌群的组成，进而影响蜜蜂卵黄原蛋

白 Vg 和多个 P450 基因的表达，影响宿主的解毒
代谢和激素合成。而在养蜂生产中，为了防治蜜
蜂的寄生虫或病菌，大量的杀菌剂被应用到了蜂

群中; 此外在农业上大量使用的除草剂、杀虫剂

等化学试剂，也会随蜜蜂的采集行为进入到蜂群

之中 ( Johnson et al. ，2010 ) 。这些化合物很有可
能会对蜜蜂的肠道菌群组成产生影响，从而影响

到蜜蜂的健康。
百菌清是一种常用的杀菌剂，有学者发现，

对蜂群施用 10 μg /L的百菌清，会对蜜蜂肠道中菌
群和真菌的组成造成明显的影响; 同时百菌清还

显著 地 影 响 了 蜜 蜂 肠 道 菌 群 的 基 因 表 达

( Kakumanu et al. ，2016) 。四环素是一种常被用于
治疗蜜蜂细菌病的抗生素，Ｒaymann 等 ( 2017 )
发现，使用四环素处理蜜蜂工蜂，会显著的扰乱

蜜蜂肠道菌群的组成，包括蜜蜂肠道细菌的数量

和菌株多样性; 进而导致蜜蜂死亡率上升，并且

显著增加蜜蜂病原菌对蜜蜂的危害; 此外研究还

显示，在停止抗生素处理后，已经失调的肠道菌

群并不会恢复。草甘膦是一种被广泛使用的除草
剂，Dai等 ( 2018) 发现，草甘膦会显著的影响西
方蜜蜂幼虫的肠道菌群组成，导致工蜂幼虫死亡。
Motta等 ( 2018) 则证明草甘膦会通过作用于蜜蜂
肠道细菌 S. alvi 的 5-烯醇式丙酮酰莽草酸-3-磷酸
合成酶 ( EPSPS) ，显著影响工蜂肠道中 S. alvi 的
生长，最终导致工蜂肠道菌群的紊乱并使蜜蜂更

易受到致病菌的侵害。

3 总结与展望

虽然蜜蜂肠道菌群功能的研究历史并不长，

目前已经取得了大量的成果，对于蜜蜂肠道菌群

与其宿主的相互作用，也已经有了初步的了解，

但是当下的研究主要集中在与宿主免疫、抵抗病
原等与健康相关的领域，对于肠道菌群在消化代

谢和对宿主生理调节等方面的研究仍有很多空白，

深入探索肠道菌群与蜜蜂基本生理活动的关联，

有助于让我们进一步了解蜜蜂的基本生理活动的

调控。
蜜蜂的肠道菌群对蜜蜂的健康有着极大的影

响，但是目前在养蜂生产上，蜜蜂肠道菌群的健

康是一个长期被忽视的健康指标。通过对蜜蜂肠
道菌群功能的研究，能让我们更好的了解肠道菌

群与蜜蜂健康的关系，也为科学养蜂提供参考。
此外，目前关于蜜蜂肠道菌群功能的研究主

要集中于西方蜜蜂，对于东方蜜蜂肠道菌群的功

能尚没有深入的探索。东方蜜蜂的肠道菌群虽然
在组成上和西方蜜蜂相近，但是在菌种水平上仍
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然有着明显的差异，这显示其功能与西方蜜蜂可

能并不完全相似。同时东方蜜蜂作为中国的本土
蜂种，在长期进化过程中对生存环境必然有着一

定的适应，这很可能也会影响到其肠道菌群的功

能。另外在东方蜜蜂肠道菌群中存在着独特的菌
种，其功能尚不明了，也值得进一步深入的探索

与研究。
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