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摘要：木食性白蚁是自然界木质纤维素的高效降解者，在长期进化

过程中白蚁与其肠道微生物组协同作用发展出不同的纤维素降解机

制。木食性白蚁具有分别来源于白蚁和共生微生物的两套纤维素酶

系统。在低等白蚁中，木质颗粒经过白蚁前、中肠分泌的内源性酶

初步消化后，在后肠共生鞭毛虫中被降解为乙酸、二氧化碳和氢。

高等木食性白蚁在进化中丢失了鞭毛虫，木质颗粒经白蚁自身分泌

的酶初步消化后，在后肠大量共生细菌的帮助下被有效降解。培菌

类白蚁利用其菌圃中的蚁巢伞菌和肠道微生物协同作用降解木质纤

维素。共生微生物在白蚁的氮素固定与循环、中间产物代谢及纤维

素降解等过程中发挥了重要作用。学习和模拟白蚁高效降解木质纤

维素的体系，对生物质能源的产业化发展具有积极的意义。 

关键词：白蚁，肠道，微生物组，纤维素降解，共生 

白蚁是自然界为数不多的木质纤维素高效降解者。已知的 3000

多种白蚁中，近一半是木食性白蚁，其余的是土食性白蚁。尽管有

些白蚁危害林木及木质建筑，在森林生态系统中，白蚁的生物量巨

大，它们促进了腐木及腐殖质的降解，增强了土壤的肥力，在物质

循环的过程中发挥着重要作用。根据进化特点，白蚁可以分为两大

类：低等白蚁与高等白蚁。大约在侏罗纪中期，低等白蚁与木食性

蟑螂从共同的木食性祖先分化为两支，两者消化道里均含有能降解 
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木质纤维素的鞭毛虫[1]。经过约一千万年的演变，

到始新世的某个阶段，部分低等白蚁彻底丢失了

鞭毛虫而进化出另一个分支，高等白蚁[2]。与低等

白蚁相比，高等白蚁具有更为细致的解剖学特征

和更复杂的社会组织性。这两类白蚁肠道共生微

生物组的组成与结构也有差别。除了鞭毛虫，低

等白蚁肠道内还有大量的原核生物(包括细菌和

古菌)；而高等白蚁肠道内则只有原核生物。此外，

高等白蚁中的培菌类白蚁菌圃中还有特殊的共生

真菌。在共生微生物的帮助下，木食性白蚁能降

解食物来源中 74%–99%的纤维素和 65%–87%的半

纤维素，比瘤胃降解木质纤维素的效率高很多[3]。

尽管近年来有关白蚁肠道微生物组的研究报道

不少，迄今为止，木食性白蚁与其共生微生物协

同、高效降解木质纤维素的机制尚不十分明确。

就这些问题进行深入探讨和研究，对模拟白蚁高

效降解体系，利用广泛分布于自然界的生物质资

源大规模生产生物质能源和生物基材料具有重

要的意义。 

1  木食性白蚁及其肠道微生物组 

1.1  低等木食性白蚁及其肠道微生物组 

低等木食性白蚁包含 6 个科的白蚁，即澳白

蚁科(Mastotermitidae)、原白蚁科(Termopsidae)、

木白蚁科(Kalotermitidae)、草白蚁科(Hodotermitidae)、

鼻 白 蚁 科 (Rhinotermitidae) 和 齿 白 蚁 科

(Serritermitidae)，这类白蚁大约占白蚁种类的

15%，主要以湿木、干木、朽木和干草等植物性

原料为食。它们的消化道结构比较简单，前肠与

中肠为细管状，后肠由特别膨大的囊形胃、结肠

和直肠等组成。后肠分布着大量的共生微生物，

是进行食物消化即木质纤维素降解的主要器官。 

1.1.1  鞭毛虫：低等白蚁后肠囊形胃里充满了种

类各异的鞭毛虫，它们的质量为白蚁总体重的 1/7

到 1/3，占据着后肠 90%以上的空间[4]。与低等白

蚁共生的鞭毛虫均属于真核生物副基体门

(Parabasalia)和 Preaxostyla 门。截止到 2011 年，

已经描述的白蚁肠道鞭毛虫有 400 多种属于副基

体门，70 多种为 Preaxostyla 门的锐滴虫[5]。副基

体门鞭毛虫都有氢化酶体，氢化酶体是很多厌氧

鞭毛虫的一种能产氢的细胞器，因此，氢是这些

鞭毛虫主要的发酵中间产物。Preaxostyla 门包括

锐滴虫目(Oxymonadida)和 Trimastigida 目，它们

没有氢化酶体。不同白蚁共生鞭毛虫的种类和数

量差异较大。台湾乳白蚁(Coptotermes formosanus) 

肠道内有 3 种鞭毛虫，分别是伪披发虫

Pseudotrichonympha grassii 、 全 鞭 毛 虫

Holomastigotoides mirabile 和 旋 披 发 虫

Spirotrichonympha leidyi[6]。湿木白蚁 Zootermopsis 

angusticollis 肠道内有 7种鞭毛虫，而栖北散白蚁

肠道内至少有 11 种鞭毛虫[3]。作者对黑胸散白蚁

(Reticulitermes chinensis)的研究发现，其肠道内有

8 种以上鞭毛虫，包括副基体纲的 Trichonympha 

agilis、Trichomonas sp.、锐滴虫目的尖状火焰滴

虫 (Pyrsonympha vertens)、 Pyrsonympha sp.、

Dinenympha parva、D. exilis等[7]。鞭毛虫主要在

后肠肠液中捕捉来自前中肠初步消化的木质纤维

素颗粒，将其降解生成乙酸、二氧化碳和氢[8]。在

作者所研究的桑特散白蚁(Reticulitermes santonensis)

后肠，大量的尖状火焰滴虫紧紧附着于囊形胃肠

壁上皮，显示其与宿主之间的密切联系。在鞭毛

虫的胞内和体表往往分布着很多内共生菌和表共

生菌，鞭毛虫、共生细菌或古菌与低等白蚁三者

之间形成了复杂的三重共生关系[9]。 

1.1.2  共生细菌：应用显微观察和经典的分离培

养技术，1977 年美国学者 Breznak 最早对黄肢散
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白蚁(Reticulitermes flavipes)共生细菌进行了系列

研究，从该白蚁肠道内分离出了链球菌、肠球菌、

肠杆菌、拟杆菌等细菌，但是由于分离培养技术

的局限，绝大多数细菌没有得到描述[4]。1996 年

日本学者 Ohkuma 首次报道了用基于核糖体小亚

基(16S rRNA)基因的分子系统学方法对低等木食

性白蚁和栖北散白蚁(Reticulitermes speratus)肠道

微生物区系中细菌多样性进行研究的结果[10]。此

后，应用多种分子生态学技术，人们研究了台湾

乳白蚁、桑特散白蚁、黑胸散白蚁等低等木食性

白蚁共生细菌的多样性。综合分析发现，同一属

不同种类的白蚁尽管分布的地域不同，其肠道共

生细菌群落却具有很高的相似性。如分布于日本

的栖北散白蚁肠道优势共生细菌为螺旋体、迷踪

菌、拟杆菌、梭菌和紫细菌等[10]。分布于欧洲的

桑特散白蚁[11]、北美洲的黄肢散白蚁[4]和中国的

黑胸散白蚁[12]具有相似的共生细菌群落组成，只

是优势菌所占的比例有所不同。螺旋体是散白蚁

属白蚁最具优势的共生细菌，占细菌总数的

40%–70%；迷踪菌所占比例也较高，达 15%以上。

与散白蚁相比，乳白蚁属白蚁肠道共生细菌的组

成与结构明显不同。在台湾乳白蚁肠道内，螺旋

体、梭菌等所占比例较小，而拟杆菌占到肠道细

菌总量的 70%[13]。这是因为在台湾乳白蚁体内，

拟杆菌为其体型最大、数量最多的鞭毛虫、伪披

发虫的共生菌。 

低等木食性白蚁全肠 pH接近中性，囊形胃区

pH 略偏酸性。在后肠囊形胃，H2和 O2的浓度呈

辐射状分布，肠腔中心 H2 浓度最高，而肠壁 O2

的浓度则最高[14]。肠道微生态环境的异质性(pH、

氧化还原电位、氢分压、氧分压等)对共生微生物

的种类和空间分布产生了明显的影响。以作者对

桑特散白蚁工蚁的研究为例，其前中肠、后肠肠

壁、后肠肠液和鞭毛虫 4 个不同微生态环境中共

生细菌的种群结构明显不同[11]，中肠最主要的细

菌类群为梭菌和拟杆菌；鞭毛虫共生细菌的优势

类群为迷踪菌和螺旋体；后肠肠液的优势细菌类

群除迷踪菌、螺旋体和梭菌外，还有支原体及紫

细菌等；而后肠肠壁的主要共生细菌为迷踪菌、

梭菌和拟杆菌等。 

1.1.3  共生古菌：迄今为止，从不同种类低等木食

性白蚁如栖北散白蚁、达尔文澳白蚁(Mastotermes 

Darwiniensis)和黑胸散白蚁等的肠道内发现的古

菌大都为甲烷短杆菌(Methanobrevibacter)，偶尔发

现有极少数其他古菌[15]。甲烷短杆菌或分布于肠

壁上皮细胞表面，或与鞭毛虫共生，或自由生活于

肠腔。对栖北散白蚁和山林原白蚁(Hodotermopsis 

sjoestedti)的研究表明，与鞭毛虫共生的甲烷短杆

菌和分布于后肠肠壁的甲烷短杆菌在系统发育上

是不同的[5]。 

1.2  高等木食性白蚁及其肠道微生物组 

高等白蚁只含有一个科，即白蚁科(Termitidae)。

白蚁科又分为大白蚁亚科(Macrotermitinae)、象

白 蚁 亚 科 (Nasutitermitinae) 、 顶 白 蚁 亚 科

(Apicotermitinae)和白蚁亚科(Termitinae) 4 个亚

科，白蚁科包含 85%的白蚁种类，是等翅目最大

的 1 个科。其中大白蚁亚科和象白蚁亚科为木食

性白蚁，白蚁亚科部分种类也是木食性白蚁，而

顶白蚁亚科所有种类和白蚁亚科部分种类为土食

性白蚁。除大白蚁亚科以外，其他高等白蚁消化

道结构与理化特性比低等白蚁复杂。 

象白蚁亚科的白蚁能高效降解多种来源的植

物纤维，是研究最多的一类高等木食性白蚁。根

据形态可以将象白蚁后肠囊形胃分为 P1、P2、P3、

P4 和 P5 区。前、中肠和后肠 P3、P4 和 P5 区为

中性，而 P1 区为碱性[16]。最为膨大的后肠 P3 区
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氧化还原电位为负值，表明大量的厌氧微生物在

象白蚁的食物消化过程中发挥着重要的作用。 

日 本 学 者 对 高 山 象 白 蚁 (Nasutitermes 

takasagoensis)的研究发现，该白蚁肠道内的优势

共生细菌为螺旋体、纤维杆菌、TG3和拟杆菌等，

分别占细菌总数的 57.1%、14.1%、9.4%和 4.7%[17]。

作者对海南一种象白蚁 Nasutitermes sp.的研究也

发现，螺旋体、纤维杆菌和拟杆菌为其肠道优势

菌群，分别占细菌总数的 65.8%、16.5%和 4.5%[12]。

利用元基因组技术，美国学者对哥斯达黎加热带

雨林的一种象白蚁 Nasutitermes sp.后肠 P3区研究

发现，其 68%的细菌为螺旋体，13%的细菌为纤

维杆菌，除此以外，梭菌和拟杆菌等也占有较高

比例[18]。德国学者对象白蚁 N. corniger的研究发

现，其肠道菌群结构随微生态环境的差异而不同。

前、中肠厚壁菌占绝对优势，中肠 80%的细菌为

厚壁菌；后肠 P1区除厚壁菌占优势外，放线菌和

螺旋体也为优势菌，约占该部分菌群总数的 25%

和 20%；而严格厌氧的后肠 P3区，超过 60%的细

菌为螺旋体，其他优势菌为纤维杆菌、TG3 和厚

壁菌等；P4 区和 P5 区氧分压较高，这两个区段

细菌菌群结构比较相似，主要优势菌群为螺旋体、

纤维杆菌、厚壁菌和放线菌等[16]。 

对高山象白蚁和象白蚁 N. corniger的研究发

现，它们的共生古菌种类比较多，除了有甲烷短

杆菌，还有甲烷微菌、热原体等[5]。作者对海南一

种象白蚁 Nasutitermes sp.研究发现，该白蚁体内

除了有产甲烷菌甲烷短杆菌、甲烷微菌和甲烷原

体，还有 37%的古菌为非甲烷菌奇古菌。这类古

菌在白蚁体内的功能尚待阐明[19]。 

1.3  培菌类白蚁的肠道微生物组 

培菌类白蚁属于大白蚁亚科。这类白蚁在其

菌圃内培养真菌帮助其消化木质纤维素。其中最

主要的为蚁巢伞菌(Termitomyces)属的真菌。对土

白蚁属和大白蚁属白蚁的研究发现，培菌类白蚁

肠道菌群与其他木食性白蚁肠道菌群结构有所不

同。早期 日本学者 研究发现黑翅土白蚁

(Odontotermes formosanus)肠道内共生细菌的主要

类群为梭菌、拟杆菌和紫细菌，分别占肠道细菌

总数的 54.3%、30.7%和 13.9%[20]。近年来中德学

者联合研究发现黑翅土白蚁不同龄期工蚁肠道不

同部位肠道菌群明显不同。初孵幼虫菌群少密度

低，幼龄幼虫和老龄幼虫菌群多而密度高。最占

优势的共生细菌为互营菌、梭菌、拟杆菌和紫细

菌，螺旋体所占比例很小。对工蚁代谢产物的分

析发现，培菌类白蚁的肠道也是木质纤维素降

解的重要场所。肠道菌群结构与菌圃中菌群结

构明显不同，提示两者在木质纤维素降解过程中

发挥不同的作用[21]。对云南土白蚁(Odontotermes 

yunanensis)的研究发现，无论是用元基因组测序还

是通过构建 16S rRNA基因文库的方法进行分析，

该白蚁肠道最大的细菌类群均为拟杆菌，大约占

细菌总数的 48.5%。此外，梭菌、紫细菌和螺旋

体也为主要的共生细菌，分别占细菌总数的

26.5%、7.9%和 6.3%[22]。浅黄大白蚁(Macrotermes 

gilvus)肠道内优势共生细菌也是拟杆菌和梭菌，这

两类细菌在不同龄期工蚁中所占的比例有所不

同。拟杆菌约占老龄工蚁细菌总数的 45%，而梭

菌在老龄白蚁所占的比例比初孵白蚁减少，约占

总数的 25%。螺旋体在各龄期均只占较小比例[23]。 

2  木食性白蚁肠道共生微生物的作用

与功能 

2.1  木质纤维素降解 

鞭毛虫在低等木食性白蚁木质纤维素降解过
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程中的关键作用已被多种实验所证实。以饥饿或

高氧处理低等白蚁使其鞭毛虫丢失，喂食木质纤

维素几周以后白蚁还是会因饥饿而死亡。如果喂

食淀粉食物或回补鞭毛虫至肠腔则白蚁会重新恢

复活力[2,24]。元基因组和转录组研究显示，来源于

低等白蚁共生鞭毛虫的木质纤维素酶属于 GH3、

5、7、8、10、11、26、43、45和 62等家族，来

源于共生细菌的木质纤维素酶属于 GH2、3、8、

18、20、26、30、42、53、77和 92等家族。这些

酶不仅包括纤维素降解酶系中的内切葡聚糖酶、

外切葡聚糖酶和 β-葡萄糖苷酶，还包括降解半纤

维素的木聚糖酶、阿拉伯糖苷酶等[7, 25–26]。尽管很

多纤维素酶来源于共生细菌如螺旋体、梭菌等，

在低等白蚁中很少分离到能高效降解纤维素的共

生细菌。 

对哥斯达黎加象白蚁 Nasutitermes sp.肠道 P3

区细菌的元基因组研究表明，肠道共生菌来源的

糖基水解酶包括 GH1-5、9、10、11 和 13 等 45

个家族，绝大多数与螺旋体和纤维杆菌相关，少

数来源于古菌[18]。膨大的后肠是象白蚁降解木质

纤维素的主要部位，而纤维杆菌和螺旋体主要集

中在象白蚁 N. corniger后肠的 P3、P4和 P5区[16]，

可见共生细菌在象白蚁木质纤维素降解过程中发

挥了重要作用。 

尽管培菌类白蚁利用菌圃内的真菌帮助其高

效降解木 质纤维素 ，人们从土垅大白蚁

(Macrotermes annandalei)、云南土白蚁和黄翅大白

蚁(Macrotermes barneyi)等培菌类白蚁肠道微生物

中也检测到很多木质纤维素酶基因[25]。从大白蚁 

Macrotermes natalensis共生微生物中能检测到128个

糖基水解酶家族的 111 个 GH 家族的基因[27]。除

了含有纤维素降解酶系的酶，培菌类白蚁还含有

几丁质酶及与真菌细胞壁降解相关的酶。培菌类

白蚁肠道微生物是否直接参与了纤维素降解值得

进一步研究。 

2.2  氢的消耗与利用 

氢是白蚁主要的代谢中间产物，其消耗与移

除对维持肠道正常生理状态是必需的。在白蚁的

肠道微生物菌群中同型产乙酸菌和甲烷菌均可以

有效利用氢，前者将氢和二氧化碳转化为乙酸，

后者利用氢将二氧化碳还原为甲烷。从湿木白蚁 

Zootermopsis angusticollis 中分离到 3株螺旋体，

其中ZAS1和ZAS2均可以消耗氢和二氧化碳产生

乙酸，为白蚁提供营养[28]。对同型产乙酸作用的

关键酶甲基四氢叶酸还原酶基因(FTHFS)的研究

发现，螺旋体、厚壁菌等肠道优势共生菌均有可

能利用氢和二氧化碳产生乙酸。作者对不同木食

性白蚁的研究发现，低等白蚁黑胸散白蚁和高等

白蚁象白蚁产生甲烷的速率高于培菌类白蚁。在

这些白蚁肠道内的甲烷菌也能有效利用氢，促进

纤维素的降解[19]。 

2.3  固氮和氮素循环 

木食性白蚁主要取食木质纤维素，从食物来

源的氮十分缺乏。因此，肠道共生细菌在氮的代

谢方面起着重要的作用。据推测，通过固氮作用

白蚁获得约 30%–60%的氮源[2]。对多种白蚁的研

究发现，nifH 基因来源于很多共生细菌，尤其是

螺旋体、梭菌和拟杆菌[29]，但在 4 种干木白蚁体

内，只有与螺旋体和拟杆菌相关的 nifH 基因得到

了表达[30]。迄今为止，从木食性白蚁获得的固氮菌

纯培养并不多，如分离自湿木白蚁 Z. Angusticollis

的两株螺旋体。利用寡营养培养基，作者从黑胸

散白蚁分离到的一株疣微菌和从象白蚁分离到的

几株梭菌显示出固氮活性。据推测目前未知功能

的非培养菌中还可能有很多固氮菌。近年的研究
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显示，与鞭毛虫共生的细菌如迷踪菌和硫酸盐还

原菌也具有固氮活性[31]。考虑到螺旋体和迷踪菌

在低等白蚁肠道所占的比例，共生细菌的固氮作

用对低等白蚁的正常代谢是必不可少的。 

除了固氮作用，肠道共生细菌还可以通过对

尿酸的水解重新吸收利用氮源。在黄肢散白蚁肠

道内，30%尿酸所含的氮可以被尿酸分解菌转化

为可利用的氮源，这些尿酸分解菌包括乳球菌、

白蚁塞巴鲁德氏菌和柠檬酸杆菌等。作者对从黑

胸散白蚁肠道分离的细菌研究发现，肠杆菌、乳

球菌、柠檬酸杆菌、约克氏菌和 Trabulsiella 等细

菌也都具有尿酸水解的活性[32]。 

3  木食性白蚁及其肠道微生物组高效

降解木质纤维素的机制 

不同类型的木食性白蚁及其肠道微生物组在

进化过程中均发展出高效的纤维素降解策略，这

得益于他们所具有的分别来源于白蚁及共生微生

物的两套纤维素酶系统。日本学者最早提出低等

木食性白蚁有两套纤维素酶系统[33]。研究发现，

台湾乳白蚁及栖北散白蚁等的唾液腺和中肠能分

泌内切葡聚糖酶和 β-葡萄糖苷酶，木质纤维素颗

粒在前、中肠得到初步的消化转变为更小的纤维

素颗粒，被鞭毛虫吞噬后在其纤维素酶系的作用

下被降解为乙酸、二氧化碳和氢[34]。螺旋体和甲

烷菌等将氢和二氧化碳转化成乙酸和甲烷，消耗

了代谢中间产物，促进了纤维素的高效降解。而

螺旋体、迷踪菌等共生菌的固氮作用和尿酸水解

菌的存在保证了氮源的供应和白蚁代谢活动的正

常进行。 

在高等白蚁唾液腺及中肠有内源性的内切葡

聚糖及葡萄糖苷酶，象白蚁等木食性高等白蚁取

食木材后，在前、中肠经磨碎将木质颗粒进行初

步消化，在后肠 P1 区碱性条件下进行预处理，在

后肠 P3、P4和 P5区大量的纤维素降解细菌如纤维

杆菌和白蚁分泌的酶相互作用，将木质纤维素降解

为乙酸、丙酸等短链脂肪酸和二氧化碳及氢[16,18]。

这些代谢中间产物被其他共生细菌和古菌进一步

利用。 

培菌类白蚁对木质纤维素的高效降解依赖于

白蚁-肠道菌群-菌圃真菌三者之间的相互作用。木

质纤维素颗粒在培菌类白蚁肠道里被部分消化后

随粪便排出到菌圃，作为营养培育菌圃里的蚁巢

伞菌[35]。白蚁吞食蚁巢伞菌和部分消化的木质纤

维素后，在肠道内蚁巢伞菌的木质纤维素酶帮助

白蚁降解了木质颗粒。最近的研究显示，培菌类

白蚁蚁巢中不同年龄的工蚁在木质纤维素降解过

程中发挥了不同的作用。老龄工蚁将木质颗粒搬

运进菌圃贮藏起来，幼龄工蚁取食木质颗粒和蚁

巢伞菌 3.5 h后，即能有效打开木质素上的侧链而

彻底解除纤维素和半纤维素的外部屏障。菌圃内

的真菌和细菌则可以将多糖剪切至更容易消化的

寡糖。老龄工蚁取食菌圃中已经部分消化的寡糖，

在肠道微生物的帮助下将其降解[36]。由此可见，

培菌类白蚁群落中不同年龄工蚁的分工协作也是

其高效降解木质纤维素的重要保障。 

4  展望 

作为自然界最高效的木质纤维素降解体系，

深入解析白蚁与其共生微生物组协同降解木质纤

维素的机制，并对其进行仿生具有重要的意义[37]。

已有的研究虽然揭示肠道共生微生物在协助白蚁

进行纤维素降解、中间产物转化利用和氮的代谢

等方面发挥了重要作用，但人们对木食性白蚁尤
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其是高等木食性白蚁和培菌类白蚁高效降解木质

纤维素的机制尚不是十分了解。很多白蚁肠道优

势共生菌如绝大多数螺旋体、拟杆菌、纤维杆菌

和 TG3等都还是未培养微生物，对其生理作用与

功能的阐明依赖于分离培养技术的不断创新。利

用微流控技术，人们可以大大提高环境样品中可

培养微生物的比率[38]。针对白蚁肠道特殊的理化

特性创新分离培养技术和策略将是未来的发展方

向。木食性白蚁与其肠道微生物组形成了复杂的

代谢网络。应用各种组学技术从整体水平深入解

析宿主昆虫与肠道微生物的相互作用、认识影响

代谢过程的核心菌群、发掘调控代谢的关键基因

与酶也是未来研究的必然趋势[39]。建立木食性白

蚁肠道微生物组数据库，利用生物信息学方法和

技术综合分析海量数据，将有助于最终阐明白蚁

与其肠道微生物组复杂的共生机制，为模拟白蚁

高效降解木质纤维素的生物学过程并开发生物质

能源转化的新技术与新工艺奠定基础，在生物质

能源和生物基材料的产业化发展上将具有光明的

前景。 
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Gut microbiome of wood-feeding termites 

Danhong Li, Yu Wang, Hong Yang* 
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China Normal University, Wuhan 430079, Hubei Province, China 

Abstract: Termites are efficient lignocellulose degraders in the natural ecosystem. During the long-time evolution, 

termites have developed different strategies to decompose lignocellulose efficiently with the help of their gut 

microbiome. Wood-feeding termites have duel-cellulolytic systems that originated from termites and their 

microbiota. In lower termites, wood particles are digested primarily by endogenous cellulase secreted from the host 

foregut and midgut and then decomposed almost completely by numerous flagellates in the hindgut of termites. The 

fermentation products are acetate, carbon dioxide and hydrogen. Wood-feeding higher termites lost flagellates 

during the evolution. Wood particles are digested primarily by endogenous cellulase secreted from the host and are 

subsequently degraded by symbiotic bacteria in the hindgut of the termites. Fungus-cultivating termites degrade 

wood particles with the help of Termitomyces they cultivated in the fungus combs and their intestinal microbiota. 

The symbiotic microbiota in termite guts may involve in bioprocess like nitrogen fixation and uric acid 

hydrolyzation, utilization and transformation of metabolic intermediates, and degradation of lignocellulose. It is 

meaningful to study and imitate the highly efficient lignocellulose-degrading system of termites for biofuel industry 

development. 
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