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摘  要：细菌趋化性是指利用自身的运动能力对环境中化学物质浓度梯度产生响应，使其由随机

运动转变为具有偏向性的运动，是细菌适应环境的一种基本属性。了解细菌趋化性及其与环境和

微生物体系的相互作用机制，对于阐明它们在调节微生物群落结构、降解污染物和参与生态圈物

质循环等方面的作用和影响具有重要意义。本文概述了细菌的常见运动方式、趋化模式和相关信

号传导机制；分析探讨了研究细菌趋化性的常见方法及影响细菌趋化性的物理、化学和生物因素；

系统阐述了运动细菌的趋化性对微生物群落形成和结构的影响，为研究运动细菌在共生体系或食

品发酵过程影响微生物群落结构、菌间互作和物质代谢等方面提供了理论参考。 
关键词：趋化性；运动方式；细菌；微生物群落；分析方法 
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Abstract: Bacterial chemotaxis is a fundamental property of bacteria to adapt to the 
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environment. Bacteria respond to the concentration gradient of chemical substances in the 
environment by switching from random motion to biased motion. Understanding the 
mechanisms of bacterial chemotaxis and interactions in the environment and system is of great 
significance to clarify the roles and effects of bacterial chemotaxis in regulating microbial 
community structure, degrading pollutants, and participating in the material cycle of the 
ecosystem. This review summarizes the common patterns of motility, patterns of chemotaxis, 
and related signal transduction mechanisms in bacteria. Then, this paper expounds the common 
methods for studying bacterial chemotaxis and the physical, chemical, and biological factors 
affecting bacterial chemotaxis. Furthermore, this paper elaborates on the effects of chemotaxis 
of motile bacteria on the formation and structure of microbial communities. This review is 
expected to provide theoretical reference for studying the effects of motile bacteria on microbial 
community structure, bacterial interactions, and substance metabolism in the symbiotic system 
or food fermentation process. 
Keywords: chemotaxis; patterns of motility; bacteria; microbial community; analysis methods 
 
 

 

自然界中，细菌常主动利用自身特性选择

有利的生存环境。这种特性表现为“运动”，其

趋利避害的行为称为“趋化性”[1]。细菌的运动通

常是随机游走，但当细菌对化学刺激做出响应

并产生定向运动时，这种运动模式便称为趋化

性。细菌的这种运动受到一个复杂的多蛋白介

导系统的控制[2]。这种运动机制有助于细菌进

行温度调节、酸碱度平衡、营养调节、逃避不

利环境，并向有利的生态位移动。运动细菌的

趋化性可以帮助降解环境中的污染物(如甲苯、

苯酚、萘等)，促进物质循环、转化和分布等，

并在调节微生物群落结构多样性方面具有重要

意义[3]。自细菌趋化性发现以来，国内外研究

者对其展开了广泛的研究，但是由于细菌生存

环境具有广泛性和异质性且受多种因素的调

控，不同菌株的趋化性又存在较大差异，目前

对于细菌趋化性的信号传导通路、影响因素及

作用的研究还有许多问题需要解决。本文对国

内外细菌运动性及趋化性行为机制的研究进行

了总结，探讨了研究细菌趋化性的常用方法及影

响因素，并系统阐述了运动细菌的趋化性对微生

物群落形成和结构的影响，旨在为今后研究混菌

体系中微生物群落结构、菌间相互作用以及物

质能量代谢等方面提供理论依据和思路。 

1  细菌的趋化特性 
1.1  细菌运动行为 

运动是细菌能对利于自身的环境产生趋化

性行为的一个重要前提。细菌的运动形式主要

包括游动(swimming)、涌动(swarming)、蹭行

(twitching)、滑行 (gliding)及滑动 (sliding)等 [1]  

(图 1)。细菌的运动形式与细菌的运动器官如鞭毛

(flagellum)、菌毛(pilus 或 fimbriae)或胞外分泌物

密切相关[2,4]。 
个体游动和群体游动产生的涌动均由鞭毛

介导，在无外界因素刺激时鞭毛呈无规律的顺

时针和逆时针交替旋转，使细菌呈“泳动-翻滚”
的运动形式[5]。细菌通过菌毛的收缩和拉伸来进

行蹭行[6]，其中 IV 型菌毛与细菌的蹭行相关，

并且蹭行轨迹通常呈“之”字形[7]。细菌不依赖鞭

毛和菌毛在介质表面主动沿着菌体主轴方向平缓

地运动称之为滑动。研究发现，缺乏鞭毛和 IV
型菌毛的铜绿假单胞菌(Pseudomonas aeruginosa)
能够通过分泌表面活性剂鼠李糖脂来调节菌体

滑动，丁香假单胞菌(Pseudomonas syringae)产
生的表面活性剂 tomato DC3000 通过降低表面

张力使菌体能够在半固体表面滑动[8]。细菌不

依赖鞭毛和菌毛在介质表面被动沿着菌体主轴 
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图 1  细菌的运动模式   A：游动；B：蹭行；C：滑行；D：滑动(上：细胞分裂推力驱动的滑动；下：

表面活性剂和胞外多糖驱动的滑动)。 
Figure 1  Bacterial motility patterns. A: Swimming; B: Twitching; C: Gliding; D: Sliding (Upper: sliding 
powered by the pushing force of cell division; Down: sliding powered by surfactant and exopolysaccharides). 
 
方 向 平 缓 的 运 动 称 之 为 滑 行 。 大 肠 杆 菌

(Escherichia coli)、芽孢杆菌(Bacillus sp.)、假单

胞 菌 (Pseudomonas sp.) 、 中 华 根 瘤 菌

(Sinorhizobium sp.)、葡萄球菌 (Staphylococcus 
sp.)、链霉菌(Streptomyces sp.)等都能表现滑行的

运动模式，这些细菌产生滑行的原因可能是菌

体产生表面活性剂、胞外多糖等物质降低菌体

表面张力进而通过细胞分裂产生的推力使菌体

被动位移[9]。细菌通过这些不同的运动方式，能

有效地探索环境、寻找营养源并避免有害因素，

从而提高其生存与繁殖率。 
1.2  细菌的趋化行为机制 

趋化性是细菌在长期进化过程中形成的帮

助其寻找食物或趋利避害的本能。向化学物质

顺浓度梯度迁移为正趋化，往化学物质逆浓度

梯度迁移为负趋化[3]。常见的细菌游动和蹭行

趋化模式主要包括个体水平上的游动和种群水

平上的蹭行。 
当细菌处于含有梯度引诱剂的液体环境

中时，可通过调节鞭毛的运动来控制趋化游

动。例如，E. coli 在无化学物质梯度时表现为

无规则的直线运动和短暂的转向翻滚 [10]；而

在含梯度引诱剂的环境中，E. coli 会增加沿梯

度方向直线运动的时间，从而使其朝向趋化剂

的方向偏移(图 2A)[3]。趋化蹭行的机制与趋 
化游动机制存在一定区别。例如铜绿假单胞菌

在趋化游动时是通过增加在直线上的运动时

间来实现一个偏向运动，相当于降低菌体的转
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向率；但在趋化蹭行时，菌体在远离引诱剂时

的转向率几乎是其靠近引诱剂转向率的 2 倍；

这说明趋化蹭行时细菌能增加朝引诱剂方向

的转向率，并且在靠近引诱剂时移动速度增 
加 25%，所以铜绿假单胞菌能够有效实现趋

化蹭行(图 2B)[11]。这些趋化机制不仅能促进

细菌在环境中的生存与繁殖，也为其适应不同

生态位提供重要的生理基础。通过有效地调节

运动方式，细菌能够快速响应环境变化、优化

其行为，从而在复杂的微生物生态系统中占据

优势。 

2  细菌趋化性研究方法 
对细菌趋化性进行量化和可视化是深入研

究其行为的关键。目前已有多种方法可用于细

菌趋化运动的定性和定量分析，包括毛细管法、

琼脂平板法、微流控检测法、游动细胞自动追

踪检测法(表 1)等。 
2.1  毛细管法 

毛细管法是最早用于检测细菌趋化性的方

法，其原理是将装有趋化剂的毛细管水平放置

于细菌悬浮液中，细菌被管内扩散出的趋化剂

吸引而聚集在管口并进入管内，一段时间后取

出毛细管将其中内含物通过平板或显微计数的

方式估算该菌对趋化剂的趋化强度[12]。如果将

传统毛细管改良为 96 孔板形式的高通量毛细

管，则可实现高通量的趋化性分析(图 3)[13]。通

过在细菌悬浮液中加入与毛细管中不同的趋 
 

 
 
图 2  细菌的 2 种趋化模式   A：鞭毛控制的游动；B：菌毛控制的蹭行。 
Figure 2  Two chemotactic patterns of bacteria. A: Swimming managed by flagella; B: Twitching managed 
by pilli. 
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表 1  细菌趋化性研究方法 
Table 1  Methods for analysis of bacterial chemotaxis 
方法 
Method 

优势 
Advantage 

不足 
Deficiency 

应用 
Application 

毛细管法 
Capillary 
assay 

操作简单、成本较低、可进行定量 
Easy to operate, low cost, suitable for 
quantified assay 

难识别趋避行为，无法观察单个

细胞趋化差异 
It is difficult to identify 
avoidance behaviors, observation 
of differences in single cell 
chemotaxis is not available 

适用于细菌的游动趋

化研究 
Suitable for studying 
bacterial motility and 
chemotaxis 

琼脂平板法 
Agar plate 
assay 

简单、经济，可观察不同菌株的趋化效果 
It is simple, economical and can observe the 
chemotaxis of different strains 

难识别趋避行为，不能进行趋化

性定量分析 
Difficult to identify avoidance 
behaviors and unable to conduct 
quantitative analysis of 
chemotaxis 

常用于细菌趋化性定

性分析 
Commonly used for 
qualitative analysis of 
bacterial chemotaxis 

微流控检测法 
Microfluidic 
assay 

快速、高效、精准，能在可控微环境中对趋

化运动进行可视化和定量化 
Fast, high efficiency and accuracy, capable of 
visualizing and quantifying chemotaxis in 
well-defined environments 

配套设备多、操作复杂；不适用

运动性低的细菌 
Needs multiple supporting 
devices; Operation is complicated 
and it is not suitable for bacteria 
with low mobility 

用于观察细菌对浓度

梯度的响应 
For observation of the 
response of bacteria to 
concentration gradients 

游动细胞自动

追踪检测法 
Automatic 
tracking assay 
of wandering 
cells 

高效、精准、实时监控，可同时进行定性、

定量分析，降低人为误差，多样化数据输出 
Efficient, accurate, real-time monitoring, both 
qualitative and quantitative analysis can be 
performed at the same time, more robust than 
a human-interactive tracking method, and 
provide diverse data outputs 

复杂性高，设备成本高，有算法

局限性 
High complexity, high equipment 
cost, have algorithm limitations 

适用于跟踪细胞的运

动轨迹与行为模式 
Suitable for tracking the 
movement trajectory 
and pattern of cells 

 

 
 
图 3  毛细管法检测细菌趋化性 
Figure 3  Detection of bacterial chemotaxis by 
capillary assay.  

化剂，可用于发现特定的细胞表面化学受体和

基本吸引剂(氨基酸、糖等)[14-15]等。毛细管法具

有操作简单、成本低、易定量等优点，但其对

趋避性的研究较少，并且不能观测到单细胞趋

化性的变化。 

2.2  琼脂平板法 
琼脂平板法常用于研究细菌对可代谢趋化

剂的趋化行为。其工作原理是：将菌液接种于

含有可代谢趋化剂的半固体琼脂平板中央，随着

中心处趋化剂的消耗会形成环绕的浓度梯度，

引导细菌呈环状扩散，因此，可通过检测细菌

扩散速度和环直径来评估其趋化性(图 4A)；此

外，也可将引诱剂置于平板中心，待其扩散形

成浓度梯度后接种菌液，若细菌表现出趋化性，
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则会沿梯度方向形成具有偏向性的菌落(图 4B)；
为增强趋化效果，有研究将菌液与琼脂混合后

倒入平板，然后在中心处放置引诱剂，若有趋

化效果，菌体将在合适浓度的引诱剂处聚集形

成细胞环(图 4C)[16]。该方法优势在于可根据研

究需要调节琼脂浓度，从而研究细菌不同的运

动模式。研究认为当琼脂浓度小于 0.3%时，细

菌相当于在液体环境中游动；当琼脂浓度在

0.3%–1.0%时，细菌表现为群体涌动；当琼脂浓度

大于 1%时，细菌相当于在琼脂表面上蹭行[3,17-18]。

此方法简单、经济，能够直接观察不同菌株的

趋化效果，但用此方法作为结果判定方法较为

粗糙，难以定量和精确控制细菌运动环境，所

以这一检测方法常用于定性分析。 

2.3  微流控检测法 
微流控检测法是将荧光原位杂交、微流控

技术和光学显微技术结合，能快速、高效、精

准实现细菌在可控微环境中趋化运动的可视化

和定量化的一种方法(图 5)[19]。微流控装置具备

构成三维(3D)条件，其中可以集成几个过程并

生成梯度，从而模仿生理 3D 环境。根据研究

的不同可将微流体装置设计为：线性通道、混

合通道、多层、多孔装置、地形装置和液滴微

流体，如利用混合通道装置发现大肠杆菌被低

浓度的 L-天冬氨酸所吸引，并被高浓度的 L-天
冬氨酸和 Ni2+所抑制[20]。根据产生浓度梯度的

方法可将微流控装置分为基于流动的装置和基

于扩散的装置，动态流动装置可以根据通道中 
 

 
 
图 4  琼脂平板法检测细菌趋化性   A：菌落扩散法；B：菌落偏向分析法；C：菌生长环分析法。 
Figure 4  Detection of bacterial chemotaxis by agar plate assay. A: Colony diffusion assay; B: Analysis 
method based on chemokine gradient triggered alteration of growth directions; C: Bacterial growth ring assay. 
 

 
 
图 5  微流控法检测细菌趋化性 
Figure 5  Detection of bacterial chemotaxis by microfluidic assay. 
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的层流产生化学梯度；无流条件下的趋化芯片

通过扩散而非外部驱动力，在静态稳定的无流

环境中建立浓度梯度[21]。因此，微流控芯片可

有效替代传统的摇瓶、平板、孔板，是一种可

直接观察细菌趋化响应的方法，具有十分广阔

的应用前景。 
2.4  游动细胞自动追踪检测法 

游动细胞自动追踪检测法主要利用显微成

像技术结合图像处理算法，自动追踪细胞在给

定时间内的位置和运动轨迹 [22]。其基本原理  
包括细胞成像、图像处理、追踪算法及数据分

析[23]。随着深度学习和人工智能技术的发展，

游动细胞自动追踪技术的研究动态呈现出多个

方向，采用混合交互式多模型-联合概率数据关

联 滤 波 算 法 (interacting multiple model-joint 
probabilistic data association filtering algorithm，

IMM-JPDAF)及改进的图像处理技术可最大限

度地减少人工干预[24]。游动细胞自动追踪检测

方法在癌症研究中具有重要意义，主要用于探

索癌细胞的迁移、侵袭和转移机制[25]，通过追

踪癌细胞的迁移轨迹与速度为靶向治疗提供新

策略[26]。游动细胞自动追踪检测方法具有高效

性、高精度、实时监测和定量分析等优点，但

也面临复杂性、成本和算法局限等挑战。 

3  影响细菌趋化性的因素 
环境中的物理、化学和生物因素共同作用

影响了微生物的生存及群落结构的形成。运动

细菌常利用趋化性寻找适宜生存的环境(营养

源、其他微生物的代谢产物等)，或者远离含有有

害物质(抗生素、紫外线、重金属离子等)的环境。 
3.1  物理因素 

细菌在液体环境中都是游动趋化，因此趋

化作用主要受趋化剂的影响。如果细菌处于像

土壤这样的复杂介质中，其运动则受多种因素

影响。当介质的孔隙尺寸小于细菌鞭毛长度时，

细菌无法通过鞭毛的旋转控制菌体趋化[27]；当

介质孔隙小于菌体尺寸时，菌体容易堵住孔隙

从而限制菌体的运动[28]；此外，多孔介质与菌

体之间还存在相互作用力，如菌体吸附在多孔

界面会妨碍细菌进行趋化运动[29]。细菌也能够

产生表面活性剂减少吸附力使移动变得更加容

易，如枯草芽孢杆菌(Bacillus subtilis)产生的脂

肽表面肌动蛋白及铜绿假单胞菌产生的鼠李糖

脂可用来平滑细胞表面与接触面界面，从而促

进运动[30]。含水量同样对细菌的趋化有很大影

响，当环境介质中的含水量饱和时细菌可进行

趋化游动；当含水量不饱和时细菌在粗糙的介

质表面进行趋化涌动；当含水量很低时趋化蹭

行则为趋化运动的主要方式[3]。细菌趋化特性受

温度的影响也非常显著，当温度低于 15 ℃时，

E. coli 无趋化性表现；当温度升至 30 ℃时，E. coli
的趋化性行为显著增加[31]。其原因为提高温度影

响了趋化传导通路中跨膜受体和相关酶的活性，

从而加快了趋化信号传导的速度[32]。因此，物理

因素主要影响细菌趋化运动的活性或运动方式。 
3.2  化学因素 

化学因子(碳源、氮源、磷、氧、微量元素

等)主要通过与趋化传导通路中跨膜受体结合

直接或间接影响细菌的趋化行为[33]。当细菌处

于物理条件适宜的介质中时，可被细菌利用的

营养源对细菌的趋化运动具有显著影响。碳源

类型会影响趋化表型，如当铜绿假单胞菌以葡

萄糖为碳源时呈现树枝状[34]，以琥珀酸或谷氨

酸为唯一碳源时则呈均匀扁平状[35]。碳源类型

也会影响趋化效果，对分离自窖泥的梭菌

(Clostridium sp.)的趋化性分析表明，葡萄糖、

麦芽糖、蔗糖、果糖、乳糖和乙酸等碳源对大

多数梭菌均有趋化效果[36]。氮源对细菌趋化表

现的影响主要包括对细菌蹭行和涌动行为的影

响。研究发现，胰蛋白胨或牛血清蛋白能够通

过影响铜绿假单胞菌 IV 型菌毛的分布来影响

铜绿假单胞菌的蹭行运动[37]。铜绿假单胞菌以

谷氨酰胺、天冬酰胺和精氨酸为氮源时会抑制

生物表面活性剂鼠李糖脂的产生进而影响菌群

涌动，而以硝酸盐、谷氨酸盐和天冬氨酸盐为
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氮源时则能促进鼠李糖脂的产生，从而促进菌

群的涌动[38]。分离自白酒酿造窖泥的大多数梭

菌对 L-半胱氨酸、谷氨酸具有趋化性，有些梭

菌对亮氨酸和缬氨酸有趋化性[36]。氮源种类对

奇异变形菌(Proteus mirabilis)的趋化模式也有

一定影响，分别以精氨酸、谷氨酰胺、组氨酸

和鸟氨酸为氮源时可诱导奇异变形菌在 LB 琼

脂上形成不同的群体环[39]。 
磷 已 被 证 明 有 助 于 铜 绿 假 单 胞 菌       

(P. aeruginosa)、肺炎克雷伯氏菌 (Klebsiella 
pneumoniae)、霍乱弧菌(Vibrio cholerae)和鼠伤

寒沙门氏菌(Salmonella typhimurium)等菌的运

动[40]。铜绿假单胞菌的菌群涌动与磷的含量呈

负相关，其蹭行则与磷酸盐的含量呈正相关[41]。

鼠伤寒沙门氏菌、大肠杆菌和枯草芽孢杆菌对

0.25 mmol/L 左右的溶解氧具有较好的正趋化

效果，在高溶氧量或低溶氧量情况下则都会产

生趋避效果[42]。梭菌在无氧气的情况下表现出

涌动和蹭行[43]。微量营养素主要通过代谢或信

号传导来影响细菌运动。例如，缺少铁载体时

肠道沙门氏菌(Salmonella enterica)和藻希瓦氏

菌(Shewanella algae)无法涌动[44-45]。钙元素对

多种微生物的蹭行有重要影响，钙的结合和释

放对于形成功能性菌毛必不可少，它还通过控制

菌毛伸展和收缩的循环为运动提供动力[46]。此

外，细菌趋化性还受环境 pH 影响[47]。酸奶发酵

体系 pH 值常被控制在酸性条件(pH 4.5–5.5)，乳

酸菌(lactic acid bacteria)在此条件下表现出强

烈的趋化性，有利于促进发酵[48]。离子浓度也

能够显著影响细菌趋化能力，研究发现鳗弧菌

(Vibrio anguillarum)在低盐浓度下的趋化响应

更为灵敏[49]。化学因素不仅影响细菌的趋化运

动活性和方式，还可能影响细菌运动的方向。 
3.3  生物因素 

影响细菌趋化性的生物因素主要包括其他

微生物、宿主生物和它们之间复杂的相互作用。

生物通过释放趋化因子影响周围微生物的运动

方向和速度[50]，豆科植物可分泌异黄酮作为趋化

因子吸引根瘤菌属(Rhizobium)的定殖与生长[51]。

微生物也可以通过释放抗菌物质来竞争性地抑

制周围微生物的生长，如在酸面团发酵中，乳

酸菌会产生酸类、细菌素和抗真菌化合物抑制

其他微生物的生长，从而延长酸面团发酵周期，

稳定微生物菌群[52]。植物和藻类会产生许多细

菌的群体感应信号的化合物，通过干扰细菌群

体感应及其受控活动，调节周围环境菌群结构

并维护系统稳定[53]。在复杂的微生物群落中，

微生物的代谢活动会影响该环境的 pH、氧气浓

度等，可直接或间接地影响细菌的趋化性[54]。

例如，白酒酿造前期好氧菌消耗氧气使体系转

为厌氧环境，促进厌氧菌的生长；酿造中后期乳

酸菌在厌氧条件合成乳酸和其他有机酸，使酒醅

酸度增加从而抑制某些微生物的生长[55]。乳酸

也是白酒酿造微生物梭菌的化学趋化剂，梭菌对

乳酸菌表现出趋化性可能与此有关[36]。对肠道

微生物与宿主互作的研究表明，宿主细胞可以通

过释放化学信号物质来调节与其共生微生物群

落的相互作用。例如，肠出血性大肠杆菌接触肾

上腺素和去甲肾上腺素后毒力增加，并且通过

QseC 受体结合并发出信号，该过程可能导致宿

主的免疫功能增强，从而加剧感染的风险[56]。 
细菌在液体和固态环境中的运动及趋化行

为受到多种因素的综合影响。这些因素相互作

用，形成了复杂的微生物生态系统，影响着细

菌在环境中的生存与繁殖。因此，深入研究这

些因素对细菌趋化的影响，有助于理解微生物

的生态行为，并为农业、环境治理以及医药领

域的应用提供重要的理论基础和实践指导。 

4  细菌趋化性对微生物群落的

影响 
运动细菌广泛存在于水体、土壤、肠道和

食品发酵体系中(表 2)。这些细菌在生态系统中

发挥着重要作用，包括群落调控、危害物降解

和养分循环等[3]。单一细菌的功能通常具有局

限性，复杂的生态功能往往依赖于微生物群落 
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表 2  不同微生态系统中的可运动细菌 
Table 2  Motile bacteria presented in various microecosystems 
System Motile bacteria 
Soil[3,57] Acidovorax, Arthrobacter, Bacillus, Butyricimonas, Burkholderia, Clostridium, Geobacter, 

Proteus, Pseudomonas, Sphingomonas, Variovorax  
Water[58-59] Achromobacter, Aeromonas, Bacillus, Citrobacter, Flavobacterium, Lucibacterium, Leisingera, 

Mycoplana, Photobacterium, Pseudomonas, Pseudoalteromonas, Roseobacter, Spirillum, Vibrio 
Intestinal tract[59-61] Bacteroides, Clostridium, Escherichia, Edwardsiella, Enterobacter, Hafnia, Proteus, 

Pseudomonas, Salmonella, Serratia, Vibrio  
Fermented foods[62-64] Achromobacter, Acetobacter, Bacillus, Brevibacterium, Bacteroides, Clostridium, Escherichia, 

Fusobacterium, Flavobacterium, Kurthia, Lachnospira, Listeria, Pseudomonas, Proteus, 
Salmonella  

 
的协作。微生物群落的形成受多种因素的影响，

如水分、温度、种间相互作用或竞争等。这些

因素不直接作用于微生物群落结构，而是影响

群落中的可运动微生物(主要为细菌)，促使其通

过趋化性和聚集性等方式，推动微生物群落的

高度结构化与稳定。 
4.1  细菌趋化性对微生物群落的影响 

细菌趋化性对微生物群落的影响主要体现

在调节微生物群落结构和促进微生物与环境的

相互作用。微生物向营养源方向趋化常出现于土

壤根际(图 6A)[65]。如根瘤菌对特定的根系分泌

物(碳水化合物、酚类化合物、糖醇、有机酸)表
现出强烈的趋化性[51]。微生物利用趋化性与其

他生物形成共生体，或以“搭便车” (hitchhiking)
的形式带着非运动细菌定向运动和迁移(图 6B)。
这种运动形式可以使群落中非运动细菌在运动

细菌的带动下进行运动和迁移，从而影响群落中

微生物的组成和物质代谢，例如，脱硫丝菌

(Desulfonema sp.)能够通过滑动定殖于辫硫菌属

(Thioploca)的黏液鞘形成共生体，不仅有助于提

高脱硫效率，还能促进辫硫菌属的生长与代   
谢[66]。荧光假单胞菌(Pseudomonas fluorescens)
通过定殖跟随蚯蚓运动，增强了其在土壤中的运

动进而影响土壤的菌群结构[67]。因此，群落中

的非运动细菌通过跟随运动细菌一起运动能有

效传播和定殖在更远的生态位，并能更好地适应

环境变化，提高生存机会；运动细菌带领非运动

细菌一起运动，不仅可以帮助群体更好地适应环

境，还能通过群体协作提高整体的生存和繁殖效

率。细菌也可通过趋化性完成菌间捕食(图 6C)，
珊瑚球菌(Corallococcus sp.) EGB 对黄瓜根际分

泌物趋化响应并定殖在根际的过程中，通过捕食

包括真菌和细菌在内的多种微生物显著增加群

落结构多样性[68]。此外，细菌趋化性对于海洋生

态系统的物质循环也有一定的促进作用，如丝状

固氮蓝藻细菌(Anabaena sp.)通过分泌特定的信

号分子吸引假单胞菌，从而提升其固氮速率[69]。

施氏假单胞菌(Pseudomonas stutzeri)被水体中氨

基酸和浮游植物衍生的溶解性有机物吸引，有助

于其在中上层海洋生长与繁殖[70]。目前，细菌趋

化性已开展用于调节肠道健康的研究，通过敲除

霍乱弧菌(Vibrio cholerae)中抑制鞭毛合成和趋化

性相关基因的表达，可降低其趋化性以减少由该

菌引发的肠道疾病[71]。采用二甲双胍延长大肠杆

菌对引诱剂的趋化恢复时间，可有效抑制细胞的

运动性并调节肠道微生物群落[72]。双酰胺CXCR4
调节剂可降低炎症细胞趋化性和肠黏膜中炎症

因子的分泌，有效缓解由结肠炎诱导剂 2,4,6-三
硝 基 苯 磺 酸 (2,4,6-trinitrobenzenesulfonic acid, 
TNBS)诱导的炎症性肠病[73]。细菌的趋化性运动

在调节微生物群落平衡、促进生态系统的物质循

环以及促进肠道健康等方面已显示出一定的潜

力。对这一微生物生态学机制的深入剖析将有助

于拓展其在维持生态系统健康与稳定的应用。 
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图 6  细菌趋化性对微生物群落的影响   营养物质(A)、共生体(B)、捕食和竞争(C)对微生物群落的形

成与结构的影响。 
Figure 6  The influence of bacterial chemotaxis on microbial community. Effect of nutrients (A), symbionts 
(B) and predation and competition (C) on formation and structure of microbial community.  
 
4.2  细菌趋化性对食品发酵微生物群

落的影响 
细菌趋化性通过营养物质的分布来影响微

生物群落结构。在营养贫瘠且存在较大的营养

梯度环境下，趋化性能够为细菌带来竞争性收

益[74]。酸奶发酵中乳酸菌通过趋化性可定位到

乳糖等营养富集的区域有助于加快酸奶发酵[62]。

浓香型白酒发酵池中，包括趋化因子在内的大

部分营养物质存在于酒醅，窖泥梭菌通过趋化

性迁移至酒醅并代谢化合物，增加酒醅细菌多

样性并可合成风味化合物[63]。趋化性影响体系

内运动性和非运动性细菌的丰度与空间分布 ,
低丰度运动快生长慢的种群通过移动优先占据

远处空间及资源，从而阻止高丰度生长快运动

慢的种群迁移；反之低丰度生长快运动慢的种

群在最初的接触区域具有竞争优势，从而驱逐

高丰度运动快生长慢的种群(图 6C)[75]。在浓香

型白酒发酵过程中，低丰度基石微生物梭菌虽

然受趋向性影响可向酒醅运动，但从整个微生

物群落来看它主要分布在窖泥，而高丰度的非

运动性乳酸菌则主要分布于酒醅[76-78]，这可能

与趋向性对体系内运动型和非运动型细菌的影

响有关。体系中微生物代谢产生可利用碳源或

其他代谢物的局部梯度，诱导细菌通过趋化性

来提高化合物的利用率，例如，在酱油酿造过

程中，霉菌将原料中淀粉和蛋白质分解成糖和

氨基酸，其他微生物则利用其代谢产物合成有机

酸、醇类、酯类等物质并促进酱油风味形成[79]。

食醋发酵过程中酵母菌合成乙醇为醋杆菌

(Acetobacter sp.)提供底物，乳杆菌(Lactobacillus 
sp.)产酸抑制不耐酸微生物并促进醋杆菌生长，

进而调节食醋发酵过程中的微生物群落结构与

风味的形成[80]。由此可见，细菌趋化性不仅促

进了不同微生物之间的相互作用，还在发酵过

程中的资源利用和风味物质合成中起到了关键

的调节作用，显示出微生物群落的复杂性和动
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态性。阐明食品发酵体系中运动细菌的趋化行

为，旨在揭示复杂微生物群落中微生物间的相

互关系和作用机制，为优化和调控食品发酵提

供理论依据。 
4.3  细菌趋化性在发酵食品中的应用

潜力 
在资源充足或营养梯度较小的情况下，细

菌的运动成本会抵消趋化性带来的收益使趋化

性不具有竞争优势[81]，通过添加趋化剂或改变

营养梯度则可实现微生物的定向运动，例如，浓

香型白酒发酵过程中，向酒醅中添加 10 mmol/L
趋化剂(L-半胱氨酸、谷胱甘肽、乙酸)可使窖泥

中酪丁酸梭菌(Clostridium tyrobutyricum) ZY-4
利用趋化性主动迁移至酒醅，并显著降低酒

醅中乳酸含量(34.80%–47.00%)[82]。如果在面团

中添加 12%的蔗糖，则可引导罗伊特氏乳杆菌

(Lactobacillus reuteri)利用蔗糖合成胞外多糖，

从而降低面团的强度和弹性[83]。此外，改变环境

条件也可影响细菌的趋化性与代谢特性。比如，

调节白酒发酵过程中酒醅的水分、稻壳量、酸度

及发酵温度可显著降低拜氏梭菌 (Clostridium 
beijerinckii)的含量，进而减少酒醅中梭菌代谢

产物丁醇的含量[84]。利用微生物及其代谢物对

运动性细菌的趋化性也可调控食品发酵过程中

物质的合成。如在浓香型白酒发酵过程中向窖泥

添加酪丁酸梭菌 ZY-4，可显著减少拜氏梭菌 6Y-1
合成正丁醇，使酒醅中正丁醇含量降低 30%[85]。

将异常威克汉姆酵母(Wickerhamomyces anomalus)
应用于模拟酱香型白酒发酵中，可提高酒醅中

假丝酵母属 (Candida)和毕赤酵母属 (Pichia)的
丰富度，改变微生物群落结构并增加乙酸乙酯

和己酸乙酯含量，降低高级醇含量[86]。酱香型

酒醅中添加库德里阿兹威氏毕赤酵母 (Pichia 
kudriavzevii) X-8促进酒醅真菌群落的多样性增

加，提高乙酸苯乙酯及其他重要风味物质的含

量，提升白酒品质[87]。利用细菌趋化性调控微

生物群落及其代谢活动，可提高发酵效率和产

品质量，为新型发酵技术提供理论基础，推动

食品发酵行业的创新与发展。 

5  展望 
趋化性是运动细菌的一个基本特性，运动

细菌可以利用鞭毛或菌毛与化学感受系统相结

合来感知和响应物质浓度梯度，进而选择适宜

的生存环境。运动细菌通过趋化性促进有机污

染物(苯类、酚类、烃类及芳香化合物等)的降

解[88]、物质代谢和养分循环、药物的输送[89]等，

在自然界中起着非常重要的作用。本文分析探

讨了研究细菌趋化性的几种常见方法，并对影

响细菌趋化性的物理、化学和生物因素，以及

趋化性对微生物群落形成和结构的影响等进行

了概述。趋化性不仅影响土壤根际微生物群落

的结构与功能，也在肠道微生物、食品发酵微

生物等复杂体系中发挥着重要作用。细菌趋化

性在医学领域具有重要应用潜力，靶向人工

DNA 复制体(targeted artificial DNA replisome, 
TADR)系统具有靶向、诱变和性状灵活性的特

点，通过 TADR 精准靶向和传递，并释放药物

或激活免疫反应，减少对正常细胞的损伤，提

高治疗的安全性和有效性[90]。利用微生物趋化

性提高功能性微生物协同食品发酵是优化食品

发酵过程的有效措施，已逐渐显示出在降低白

酒、酱油、食醋等发酵食品的安全风险、改善

食品风味和品质等方面的应用潜力[91]。 
细菌趋化性在各领域得到广泛应用，但目

前相关研究还不够深入。未来的研究应重点关

注细菌趋化性的分子机制，包括信号转导途径、

化学感受系统的功能及其与鞭毛或菌毛的相互

作用等。现有研究细菌趋化性的方法仍需优化，

未来可借助实时成像技术和基因组学等新兴技

术提高对运动细菌趋化性行为的观察和定量分

析水平。此外，开发新的实验设计和数据分析

方法也将有助于提高研究的准确性和可靠性。 
拓展趋化性研究的应用领域，如研究利用

细菌趋化性进行环境修复、促进农业生产和保

障食品加工过程安全、探索趋化性在极端环境
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或污染土壤中的应用等。微生物群落的结构和

功能受趋化性影响显著，未来研究可聚焦于利

用趋化性调控微生物群落的组成和功能，比如

通过调节土壤根际微生物群落中趋化性细菌的

分布和增殖，优化植物的生长和抗病性，提高

作物产量和质量。趋化性在微生物的物质代谢

中发挥着重要作用，深入探讨如何利用趋化性

调控微生物的代谢路径，从而提高食品发酵和

工业生物转化的效率；包括研究如何引导促进有

益微生物的代谢活动，改善食品的风味和品质。 
综上所述，运动细菌趋化性研究的未来发

展将涉及更深入的理论探讨和广泛的应用探

索。通过推动这 2 个方面的研究，能够进一步

揭示微生物在生态系统中的复杂作用，并为实

际应用提供有效解决方案。 
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