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[摘要] 　 肠道微生物被认为是动物机体的共生体ꎬ在营养物质代谢、免疫调控等方面发挥重要作用. 入侵生物

斑点福寿螺(Ｐｏｍａｃｅａ ｍａｃｕｌａｔａ)严重威胁农业生产和生态系统功能. 本研究利用高通量测序技术对 １１ 只雌、雄
斑点福寿螺的肠道微生物多样性、结构和功能进行研究. 结果表明ꎬ在门水平上ꎬ斑点福寿螺肠道内容物主要优

势菌为变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)(４３.５２％)和软壁菌门(Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ) (１３.８２％)ꎻ在属水平上ꎬ主要优势菌为气单

胞菌属(Ａｅｒｏｍｏｎａｓ)(１５.６６％)和支原体属(Ｍｙｃｏｐｌａｓｍａ)(７.２６％). 雌、雄斑点福寿螺肠道微生物多样性和群落结

构没有显著性差异(Ｐ>０.０５). 在斑点福寿螺肠道内容物中检测到一些有益菌以及潜在致病菌. 基于 ＰＩＣＲＵＳｔ 分
析预测斑点福寿螺肠道菌群功能ꎬ共得到 ２４ 种代谢功能ꎬ其中氨基酸运输和代谢、通用功能预测、信号转导、细
胞壁 /膜、能量产生和转换丰度较大.
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李淑贤ꎬ等:斑点福寿螺肠道菌群结构及功能研究

　 　 福寿螺属(Ｐｏｍａｃｅａ)隶属于腹足纲(Ｇａｓｔｒｏｐｏｄａ)新进腹足目(Ｃａｅｏｇａｓｔｒｏｐｏｄａ)瓶螺科(Ａｍｐｕｌｌａｒｉｉｄａｅ)ꎬ
是一类原产于南美洲亚马逊河流域的大型淡水螺. 福寿螺属的多个物种通过水产贸易和观赏水族贸易途

径入侵至东亚和东南亚 １０ 多个国家[１－２] . 小管福寿螺(Ｐｏｍａｃｅａ ｃａｎａｌｉｃｕｌａｔａ)和斑点福寿螺(Ｐ􀆰 ｍａｃｕｌａｔａ)
是福寿螺属中常见且入侵性很强的两种物种[３] . 斑点福寿螺繁殖能力较强ꎬ具有较高的耐寒性与耐盐性ꎬ
对环境适应能力强ꎬ可迅速扩散传播ꎬ并且与本地螺争夺生存空间、食物ꎬ威胁本地螺的生存ꎬ对水生生态

平衡造成严重破坏[４－６] . 此外ꎬ斑点福寿螺主要以大型植物为食ꎬ可取食水稻等多种重要水生经济作物ꎬ给
农业生产造成巨大经济损失[５] . 斑点福寿螺分布在热带及亚热带地区ꎬ在柬埔寨、新加坡、韩国、泰国等多

个东南亚国家及美国和西班牙等其他国家均有分布[７]ꎬ在中国重庆、四川、浙江杭州等地报道有分布[８－１０] .
肠道菌群在长期进化过程中ꎬ与宿主形成了互惠互利的紧密关系ꎬ一方面宿主自身的生长生理状况影

响肠道菌群的生长定植ꎻ另一方面肠道菌群也在宿主生理代谢和相关营养物质消化吸收方面发挥重要作

用ꎬ具有调控宿主基因的表达、调节物质代谢、组织器官发育甚至免疫系统成熟等多种功能[１１－１３] . 此外ꎬ已
有相关研究表明肠道菌群受性别因素影响. 许刚等[１４] 发现家蚕(Ｂｏｍｂｙｘ ｍｏｒｉ)肠道微生物的组成与丰度

比率受性别因素影响. Ｍａ 等[１５]发现雄性大鳍弹涂鱼(Ｐｅｒｉｏｐｈｔｈａｌｍｕｓ ｍａｇｎｕｓｐｉｎｎａｔｕｓ)肠道微生物多样性

显著高于雌性个体.
以往主要借助传统的微生物培养方法和基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的变性梯度凝胶电泳技术(ＤＧＧＥ)和末

端限制性片段分析技术(Ｔ￣ＲＦＬＰ)等对肠道菌群进行研究[１６－１７] . 程天印等[１６]利用 ＤＧＧＥ 技术研究小管福

寿螺的肠道细菌群落ꎬ结果表明ꎬ雌、雄小管福寿螺胃、肠内容物菌群组成无显著性差异ꎬ共含 ２２ 种细

菌. 相对于传统的微生物鉴别和分析方法ꎬ基于高通量测序技术对肠道微生物进行研究具有准确、高效、
高通量解读微生物群体多样性与丰度的优势ꎬ能够挖掘新的、具有特定功能的肠道菌群[１８]ꎬ已广泛应用于

软体动物肠道微生物研究[１９－２１] .
目前对于小管福寿螺肠道菌群的研究已经取得一定的进展[１６ꎬ１９]ꎬ但斑点福寿螺肠道菌群的研究相对

缺乏. 本研究基于高通量测序技术对雌、雄斑点福寿螺肠道内容物中的微生物群落组成进行研究ꎬ发掘一

些有益菌、潜在致病菌以及与食性相关的肠道微生物ꎬ并基于 ＰＩＣＲＵＳｔ 分析对其肠道菌群功能进行预测ꎬ
进一步研究斑点福寿螺肠道微生物的功能ꎬ有助于从肠道微生物的角度了解斑点福寿螺对环境的适应性

特征.

１　 材料与方法

１.１　 实验材料

野生斑点福寿螺于 ２０１７ 年 ８ 月采自重庆铜梁县太平镇水稻田边. 选取体长 ３３ ｍｍ~３９ ｍｍ 左右的斑

点福寿螺 １１ 只ꎬ其中雄性个体 ６ 只、雌性个体 ５ 只. 用无菌生理盐水洗净斑点福寿螺壳上的杂质ꎬ用 ７５％
乙醇擦拭斑点福寿螺螺体表面进行消毒ꎬ在无菌操作条件下解剖ꎬ取出弯曲肠道(Ｃｏｉｌｅｄ ｇｕｔ)部位的肠道

内容物放入无菌冻存管中[２２]ꎬ－８０ ℃超低温冰箱中保存. 由于斑点福寿螺和小管福寿螺螺壳形态相似ꎬ容
易混淆ꎬ对水稻田采集的所有福寿螺进行形态学分析和分子鉴定[３ꎬ２３]ꎬ确定用于本研究的样本为斑点福

寿螺.
１.２　 ＤＮＡ 抽提、扩增及测序

采用 Ｅ.Ｚ.Ｎ.Ａ.® ｓｏｉｌ 试剂盒提取斑点福寿螺肠道内容物总 ＤＮＡ. 使用通用引物 ３３８Ｆ(５′￣ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧ￣
ＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ￣３′)ꎬ８０６Ｒ(５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣３′) 扩增 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３ － ４ 区[２４－２５] . 利用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ ＰＥ３００ 平台进行斑点福寿螺肠道微生物 １６Ｓ ｒＲＮＡ 高通量测序ꎬ测序由上海美吉生物医药科技

有限公司完成.
１.３　 数据分析

原始测序序列分别使用 Ｆａｓｔｐ 软件(版本 ０.１９.６)和 ＦＬＡＳＨ 软件(版本 １.２.１１)进行质控和拼接. 使用

ＵＳＥＡＲＣＨ(版本 ７.０)将序列聚类为操作分类单元(Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔꎬＯＴＵ)ꎬ识别阈值为 ９７％. 根

据每个样本的最小有效数据对样本数据进行抽平处理. 根据 ＯＴＵ 数值使用 Ｍｏｔｈｕｒ 软件(版本 １.３０.１)生
成稀疏曲线. 利用 ＳＩＬＶＡ 的 ＳＳＵ ｒＲＮＡ 数据库(版本 １３２)比对序列并进行物种注释ꎬ利用 ＲＤＰ(Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ
Ｄａｔａｂａｓｅ Ｐｒｏｊｅｃｔ)(版本 ２.１１)确定代表性序列并进行分类[２６] .
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在 ＯＴＵ 水平基于 Ｍｏｔｈｕｒ 软件(版本 １.３０.１)进行 α 多样性分析ꎬ其中 Ｃｈａｏ 指数、Ａｃｅ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ
指数越大ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数越小ꎬ说明样品中的菌群越丰富[２７] . 基于分类学信息在门、属水平上进行肠道菌群

组成分析ꎬ基于 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 距离算法选取属水平上相对丰度前 ３５ 的菌属绘制群落热图. 选择非加权

ＵｎｉＦｒａｃ 距离和加权 ＵｎｉＦｒａｃ 距离算法对样本进行比较. 通过非度量多维尺度分析(Ｎｏｎｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎ￣
ｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇꎬＮＭＤＳ)进行可视化表达ꎬ并结合相似性分析(Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓꎬＡｎｏｓｉｍ)来判断雌、雄斑

点福寿螺的肠道菌群结构是否存在差异. 利用 Ｗｉｌｃｏｘｏｎ 秩和检验(Ｗｉｌｃｏｘｏｎ ｒａｎｋ￣ｓｕｍ ｔｅｓｔ)比较分析雌性

与雄性斑点福寿螺的 Ａｌｐｈａ 多样性指数和预测功能大小的差异显著性ꎬＰ< ０. ０５ 表明差异显著. 利用

ＰＩＣＲＵＳｔ(( Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂｙ Ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｕｎｏｂｓｅｒｖｅｄ Ｓｔａｔｅｓ)) 软件基于

ＥｇｇＮＯＧ 数据库(ｈｔｔｐ: / / ｅｇｇｎｏｇ.ｅｍｂｌ.ｄｅ / )预测斑点福寿螺肠道微生物功能[２８] .

２　 结果与讨论

２.１　 测序深度

１１ 个样品测序并经过初步过滤后ꎬ获得 ４２４ ２５９ 条有效序列. 序列经聚类后得到 ３ ３１９ 个 ＯＴＵꎬ其中

雌雄两组共有 ＯＴＵ 个数为 ２４８０ꎬ占雌性斑点福寿螺总 ＯＴＵ 数量的 ８９.１１％ꎬ占雄性斑点福寿螺总 ＯＴＵ 数

量的 ８２.２３％ꎬ雌性组特有的 ＯＴＵ 数目为 ３０３ 个ꎬ雄性组特有的 ＯＴＵ 数目为 ５３６ 个. 所有样品 ＯＴＵ 的覆盖

率在 ９８.６％以上ꎬ说明本次实验测序数据基本可以全面解读各样本中细菌的组成及丰度. １１ 个样品的稀

疏曲线趋于平缓(图 １)ꎬ表明本次测序可以代表样本中真实的物种组成情况.

图 １　 斑点福寿螺各样品稀疏曲线

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｔｈｅ ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｅ ｏｆ Ｐｏｍａｃｅａ ｍａｃｕｌａｔａ

２.２　 样品 α多样性和群落结构分析

雌性斑点福寿螺的 Ｃｈａｏ 指数、ＡＣＥ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均大于雄性斑点福寿螺ꎬ并且雌性斑点福寿

螺的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数小于雄性斑点福寿螺ꎬ表明雌性斑点福寿螺肠道微生物多样性大于雄性ꎬ但是两者不存

在显著性差异(Ｐ>０.０５)(表 １).
表 １　 斑点福寿螺肠道细菌群落多样性指数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｐｏｍａｃｅａ ｍａｃｕｌａｔａ ｇｕｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

Ａｃｅ 指数 Ｃｈａｏ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

雌性 １９９４.８０±３４４.００ １９８７.３０±３６１.１１ ４.５７±０.７５ ０.０６±０.０４
雄性 １８７０.６０±５６０.３０ １８５６.８０±５４７.７２ ４.３８±１.１７ ０.０８±０.０７
Ｐ值 ０.９３ ０.７８ ０.６５ ０.６５

　 　 注:数据以(平均值±标准误)和范围表示. Ｐ>０.０５ 表示无显著性差异.

根据物种注释结果ꎬ１１ 个样品在本次检测中所属细菌归类为 ３８ 个门、９２ 个纲、２５５ 个目、４４９ 个科、
９０２ 个属. 基于门水平上的菌群结构分析结果显示斑点福寿螺的肠道菌群中优势菌为变形菌门

(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、软壁菌门(Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ)和厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)ꎬ相对所占比例分别为 ４３.５２％、１３.８２％和

１３.１３％. 此外ꎬ斑点福寿螺肠道菌群中丰度大于 １％的有拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓꎬ７. １９％)、蓝细菌门

(Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ５. ９７％)、梭杆菌门 ( Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ ５. ６９％)、绿弯菌门 ( Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉꎬ ２. ０７％)、放线菌门

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ１.９５％)、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ１.８５％)、疣微菌门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａꎬ１.３０％)、浮霉菌门

(Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓꎬ１.０５％)(图 ２).
将核心菌群定义为斑点福寿螺所有肠道样本都共有的菌群ꎬ任何一个样品不含有的菌属都需要排
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Ｂ１ꎬＢ２ꎬＢ６ꎬＢ７ꎬＢ１０ 代表雌性斑点福寿螺样本ꎻＢ３ꎬＢ４ꎬＢ８ꎬＢ９ꎬＢ１１ꎬＢ１２ 代表雄性斑点福寿螺样本

图 ２　 斑点福寿螺肠道菌群中门的相对丰度(平均相对丰度>１％)
Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｔａｘａ ｏｎ ｐｈｙｌｕｍ ｃａｔｅｇｏｒｙ ｉｎ Ｐｏｍａｃｅａ ｍａｃｕｌａｔａ(ｍｅａｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ>１％)

除. 经过分析ꎬ丰度大于 ０. ５％的共有核心菌群有 ３３ 个属 (表 ２). 这些菌属主要分布在变形菌门

(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ) 内ꎬ 也 有 一 些 分 布 在 软 壁 菌 门 ( Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ )、 厚 壁 菌 门 ( Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ )、 拟 杆 菌 门

(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)、蓝细菌门(Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)及梭杆菌门(Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ) .
表 ２　 相对丰度大于 ０.５％(序列占测序总量比例)的共有核心菌属

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｃｏｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｅｒａ ｓｈａｒｅｄ ｂｙ ａｌｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｉｔｈ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｂｏｖｅ ０.５％(ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｍｏｕｎｔ)

Ｐｈｙｌｕｍ Ｆａｍｉｌｙ Ｇｅｎｕｓ Ｐｍｆ￣ｍｅａｎ Ｐｍｆ￣ｓｄ Ｐｍｍ￣ｍｅａｎ Ｐｍｍ￣ｓｄ

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ Ａｅｒｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ Ａｅｒｏｍｏｎａｓ １８.１６ １０.００ １３.５８ １３.０８
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Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ Ｍｙｃｏｐｌａｓｍａｔａｃｅａｅ ｎｏｒａｎｋ ２.７６ ２.９０ ９.７２ １２.５８
Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ Ｃｅｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ８.００ ８.４４ ３.７７ ４.４８
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Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｃｅａｅ ｎｏｒａｎｋ ０.２２ ０.１２ ０.６４ ０.７４
Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔａｃｅａｅ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ＿ＰＣＣ－７９１４ ０.２１ ０.０８ ０.６４ １.０８
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｃｈｒｏｍｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ Ｃｒｅｎｏｂａｃｔｅｒ ０.３０ ０.２３ ０.５４ ０.７１
Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｎｏｄｏｓｉｌｉｎｅａｃｅａｅ Ｎｏｄｏｓｉｌｉｎｅａ＿ＰＣＣ－７１０４ ０.２１ ０.１３ ０.６０ １.１４
Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ Ｐｅｐｔｏｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃａｃｅａｅ Ｒｏｍｂｏｕｔｓｉａ ０.２５ ０.３３ ０.５０ ０.５６
Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｎｏｓｔｏｃａｌｅｓ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿Ｓｅｄｉｓ Ｍｉｃｒｏｓｅｉｒａ＿Ｃａｒｍｉｃｈａｅｌ￣Ａｌａｂａｍａ ０.５２ ０.５０ ０.０６ ０.０５

　 　 注:Ｐｍｆ 和 Ｐｍｍ 分别代表雌性斑点福寿螺和雄性斑点福寿螺.
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本研究显示ꎬ变形菌门在斑点福寿螺肠道菌群中占有最高比例ꎬ在其他腹足类肠道菌群中也是优势

菌. 在黑蛞蝓(Ａｒｉｏｎ ａｔｅｒ)肠道菌群中变形菌门占比 ８８.１５％ꎬ三旋卷丽螺(Ｐｌａｎｏｒｂｅｌｌａ ｔｒｉｖｏｌｖｉｓ)中丰度达

５４.８８％ꎬ在耳萝卜螺(Ｒａｄｉｘ ａｕｒｉｃｕｌａｒｉａ)中丰度达 ３３.６３％ꎬ在淡水螺(Ｐｏｔａｍｏｐｙｒｇｕｓ ａｎｔｉｐｏｄａｒｕｍ)、淡水扁卷螺

(Ｂｉｏｍｐｈａｌａｒｉａ ｐｆｅｉｆｆｅｒｉ)也是优势菌群[２１ꎬ２９－３０] . 小管福寿螺肠道中分离出枯草芽孢杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ)ꎬ这种

菌是一种高活性的纤维素分解菌ꎬ也是厚壁菌门中常见菌属之一[３１] . 变形菌门和厚壁菌门的微生物可以通

过产生多种消化酶分解各种纤维素和半纤维素[３２－３３]ꎬ以帮助斑点福寿螺从植物中消化吸收养分. 研究指出ꎬ
蓝细菌门细菌广泛分布于水生环境中ꎬ在斑点福寿螺肠道内容物中检测到蓝细菌门细菌ꎬ推测其作为水体环

境菌群进入斑点福寿螺肠道. 在耳萝卜螺的肠道微生物中也有报道蓝细菌门细菌[３４]ꎬ是耳萝卜螺的主要能

量来源[３５] . 在其他水生生物如白鲢(Ｈｙｐｏｐｈｔｈａｌｍｉｃｈｔｈｙｓ ｍｏｌｉｔｒｉｘ)和美洲真鰶(Ｄｏｒｏｓｏｍａ ｃｅｐｅｄｉａｎｕｍ)的肠道菌

群中也发现了丰度较高的蓝细菌门细菌ꎬ推测其与宿主摄食植物的食性密切相关[３６] .
在属水平上ꎬ气单胞菌属(Ａｅｒｏｍｏｎａｓ)在斑点福寿螺肠道菌群中丰度最高ꎬ其在雌、雄斑点福寿螺肠道

微生物所占比例分别为 １８.１６％和 １３.５８％ꎻ其次为支原体属(Ｍｙｃｏｐｌａｓｍａ)ꎬ在雌、雄斑点福寿螺肠道微生

物中分别占 ３.６６％和 １０.２５％ꎻ鲸杆菌属(Ｃｅｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)在雌、雄斑点福寿螺肠道微生物中分别占 ７.８０％和

３.７７％(图 ３) .

　 　 在属水平上未能准确鉴定的ꎬ用其所隶属的科描述

Ａｅｒｏｍｏｎａｓ:气单胞菌属ꎻＭｙｃｏｐｌａｓｍａ:支原体属ꎻＭｙｃｏｐｌａｓｍａｔａｃｅａｅ:支原体科ꎻＣｅｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ:鲸杆菌属ꎻＡｚｏｓｐｉｒｉｌｌａｃｅａｅꎻＭｉｃｒｏｓｃｉｌｌａｃｅａｅꎻ
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ｓｅｎｓｕ＿ｓｔｒｉｃｔｏ＿１ꎻＬａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ:乳球菌属ꎻＰｅｐｔｏｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃａｃｅａｅ:消化链球菌科ꎻＣｈｌｏｒｏｐｌａｓｔꎻＴｙｚｚｅｒｅｌｌａ＿３ꎻＣｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ｓｅｎｓｕ＿ｓｔｒｉｃｔｏ＿１９ꎻ
ＯＬＢ１２ꎻＣａｕｌｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ:柄杆菌科ꎻＲｏｓｅｏｍｏｎａｓ玫瑰单胞菌属

图 ３　 斑点福寿螺肠道微生物属水平相对丰度前 １５ 的菌群

Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｔｏｐ ｆｉｆｔｅｅｎ ｇｅｎｕｓ￣ｌｅｖｅｌ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｉｎ Ｐｏｍａｃｅａ ｍａｃｕｌａｔａ

气单胞菌属(Ａｅｒｏｍｏｎａｓ)含有纤维素酶基因[３７]ꎬ这可能与斑点福寿螺喜食水稻和多种水生植物的食

性密切相关[１] . 气单胞菌也是鱼类和爬行动物的重要病原体ꎬ偶尔也会导致其他动物和人类患病[３８] . 此
外ꎬ在杂色鲍 (Ｈａｌｉｏｔｉｓ ｄｉｖｅｒｓｉｃｏｌｏｒ) 和一种深海蜗牛 ( Ｒｕｂｙｓｐｉｒａ ｏｓｔｅｏｖｏｒａ) 肠道菌群中支原体属细菌

(Ｍｙｃｏｐｌａｓｍａ)也为优势菌[３９－４０]ꎬ推测这种细菌可能有助于动物消化缺乏营养的食物[４１] . 支原体属细菌

(Ｍｙｃｏｐｌａｓｍａ)也是一种传染性菌种ꎬ可以感染人类和广泛的动物物种ꎬ并引发疾病[４２]ꎬ这些潜在致病菌的

发生是否会诱发斑点福寿螺的生理疾病还需要进一步的研究. 鲸杆菌属(Ｃｅｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)也是斑点福寿螺

肠道微生物优势菌属之一. 研究发现从 ５ 种淡水鱼类的肠道内容物分离培养出的 Ｃｅｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｏｍｅｒａｅꎬ该
菌株具有高的维生素 Ｂ１２ 生产能力ꎬ并具有发酵葡萄糖的功能[４３] . 在斑点福寿螺肠道内还发现了蛭弧菌
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属(Ｂｄｅｌｌｏｖｉｂｒｉｏ)(相对丰度为 ０.７６％)ꎬ这种菌可以有序定植于动物体内的粘膜或细胞之间ꎬ形成生物屏障

有效防治病原微生物生长[４４] . 蛭弧菌作为“活性抗生素”在水产养殖业中得到广泛的应用. 研究表明ꎬ蛭
弧菌对鱼类增重有明显的促进作用ꎬ使用后水质明显改善ꎬ成活率也相应提高[４５] .
２.３　 雌性与雄性斑点福寿螺肠道菌群组成差异性分析

基于非加权 ＵｎｉＦｒａｃ 距离的非度量多维尺度分析和群落相似性检验分析表明ꎬ雌性与雄性斑点福寿

螺的肠道群落组成差异不显著(Ｒ＝ －０.０１８７ꎬＰ>０.０５)(图 ４Ａ). 基于加权 ＵｎｉＦｒａｃ 距离的非度量多维尺度

分析和群落相似性检验分析也支持这一结果(Ｒ＝ ０.００５３ꎬＰ>０.０５)(图 ４Ｂ).

Ａ. ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ＵｎｉＦｒａｃ 距离算法ꎻＢ. ｗｅｉｇｈｔｅｄ ＵｎｉＦｒａｃ 距离算法ꎻＮＭＤＳ１ 和 ＮＭＤＳ２ 表示组成位置梯度

图 ４　 基于 ＯＴＵ 水平的非度量多维尺度分析

Ｆｉｇ􀆰 ４　 ＮＭＤＳ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｕｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＯＴＵ ｌｅｖｅｌ

　 　 ｎｏｒａｎｋ 或 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ 表示在属水平上不能鉴定的细菌ꎻｃ、ｏ、ｆ 分别代表纲水平、目水平和科水平ꎻＢ１、Ｂ２、Ｂ６、Ｂ７、Ｂ１０ 代

表雌性斑点福寿螺ꎻＢ３、Ｂ４、Ｂ８、Ｂ９、Ｂ１１、Ｂ１２ 代表雄性斑点福寿螺

图 ５　 样品中肠道菌群热图分析

Ｆｉｇ􀆰 ５　 Ｈｅａｔｍａｐ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｆｌｏｒａ

为反映雄性与雌性斑点福寿螺肠道菌群的关系ꎬ在属水平上构建含样品聚类关系树和物种聚类关系

树的热图(图 ５). 样品聚类关系分析显示ꎬ１１ 个斑点福寿螺样本主要聚为两组:Ｂ１－Ｂ４、Ｂ６－Ｂ１０ 和 Ｂ１２ 聚

类为一组ꎬＢ１１ 单独聚为一组ꎬ并未按照不同性别聚类. 物种聚类关系树结果表明ꎬ雌性与雄性斑点福寿螺

各菌属间的相对丰度大小相似ꎬ进一步支持非度量多维度分析的结果ꎬ说明本研究中雌性与雄性斑点福寿

螺肠道菌群结构差异不显著.
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２.４　 功能预测

利用每个样本的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 数据进行 ＰＩＣＲＵＳｔ 分析ꎬ预测斑点福寿螺肠道菌群功能(图 ６). 在所有的样

本中ꎬ共预测有 ２４ 种代谢功能ꎬ其中氨基酸的运输和代谢(９.１７％)所占比例最高ꎬ其次是通用功能预测

(９％)、信号转导(７.８９％)、细胞壁 /膜(７.６８％)、能量产生和转换(７.６２％)、转录(６.９２％)、复制、重组和修复

(６.７３％)、无机离子转运和代谢(６.７２％)、碳水化合物运输和代谢(６.６８％)、核糖体结构和生物发生(５.９９％)、
翻译后修饰、蛋白质转换和分子伴侣(４.６７％)、辅酶运输和代谢(４.４９％)、脂质运输和代谢(３.８３％)等. 通过

Ｗｉｌｃｏｘｏｎ 秩和检验结果表明本研究中雌、雄斑点福寿螺的肠道菌群功能差异不显著(Ｐ>０.０５).

Ｂ１ꎬＢ２ꎬＢ６ꎬＢ７ꎬＢ１０ 代表雌性斑点福寿螺样本ꎻＢ３ꎬＢ４ꎬＢ８ꎬＢ９ꎬＢ１１ꎬＢ１２ 代表雄性斑点福寿螺样本

图 ６　 斑点福寿螺肠道菌群功能预测

Ｆｉｇ􀆰 ６　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｉｎｔｅｓｔｉｎｅ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｏｆ Ｐｏｍａｃｅａ ｍａｃｕｌａｔａ

ＰＩＣＲＵＳｔ 分析预测的代谢功能中氨基酸的运输和代谢、能量产生和转换以及碳水化合物运输和代谢

所占比例较大ꎬ这与一些肺螺类软体动物肠道微生物功能组成的研究结果一致[３０ꎬ４６]ꎬ这可能是因为福寿

螺在溶氧量不足的水环境中ꎬ福寿螺通过伸出长长的肺吸管到水面进行“肺”呼吸[４７]ꎬ所以斑点福寿螺与

肺螺类软体动物在肠道菌群功能组成方面存在着一定的相似性. 此外ꎬ本研究中信号转导、转录、复制 /重
组和修复、细胞壁 /膜功能比例较高ꎬ提示可能与细菌的生长繁殖和宿主的抗逆性密切相关ꎬ表明肠道菌群

在斑点福寿螺抵抗病原体侵害过程中发挥重要作用.

３　 结论

由于两种福寿螺形态的相似性ꎬ过去国内对福寿螺属物种的研究主要集中在小管福寿螺. 小管福寿

螺与斑点福寿螺在螺壳形态、食性和生存环境等方面相似[３ꎬ５]ꎬ但相比于小管福寿螺ꎬ斑点福寿螺的耐寒

性较差[４８]ꎬ并且两者在对入侵地的破坏程度及扩散等方面也存在一定差异[３ꎬ５] . Ｌｉ 等[１９]基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 高

通量测序技术研究小管福寿螺口球、胃和肠道不同部位的菌群组成ꎬ结果共鉴定出 ２９ 门 １１１ 属的细菌ꎬ其
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中肠道菌群的优势菌门包括变形菌门、软壁菌门、厚壁菌门、拟杆菌门和蓝细菌门. 斑点福寿螺肠道内容

物菌群结构的研究结果也支持这一结论ꎬ并且在其他软体动物如非洲大蜗牛(Ａｃｈａｔｉｎａ ｆｕｌｉｃａ) [４９]、盖罩大

蜗牛(Ｈｅｌｉｘ ｐｏｍａｔｉａ) [５０]、钉螺(Ｏｎｃｏｍｅｌａｎｉａ ｈｕｐｅｎｓｉｓ) [２０]肠道菌群中这 ５ 种优势菌也普遍存在. 在属水平

上小管福寿螺与斑点福寿螺的肠道菌群组成存在明显差异ꎬ斑点福寿螺肠道菌群的优势菌属主要以气单

胞菌属(Ａｅｒｏｍｏｎａｓ)、支原体属(Ｍｙｃｏｐｌａｓｍａ)和鲸杆菌属(Ｃｅｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)为主ꎬ而小管福寿螺肠道菌群中未

分类的气单胞菌科(Ａｅｒｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ)和柔膜菌科(Ｍｏｌｌｉｃｕｔｅｓ)的相对丰度最高[１９]ꎬ这说明肠道菌群结构受

到宿主种类的重要影响ꎬ即使是同属物种其肠道菌群组成也会有较大差异. 同样地ꎬ尽管雉科不同种类的

鸟类食性相同ꎬ但其肠道菌群仍存在部分分化的现象ꎬ说明宿主分类地位是影响肠道菌群结构的重要

因素[５１] .
本研究并未发现雌、雄斑点福寿螺的肠道微生物多样性和结构存在显著差异ꎬ与程天印等[１６]对雌、雄

小管福寿螺肠道菌群的研究结果一致ꎬ但本研究中样本量相对较小、生境单一ꎬ在今后的研究中可以增加

样本量以进一步研究在不同生境下雌、雄斑点福寿螺肠道微生物结构与功能的差异. 本研究仅对斑点福

寿螺肠道微生物的功能进行预测ꎬ今后可以利用宏基因组学技术对斑点福寿螺肠道微生物的功能进行更

加深入的研究ꎬ为从共生微生物角度解析斑点福寿螺的环境适应性提供依据.
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