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专论与综述 

常见疾病、抗生素及农药对意大利蜜蜂(Apis mellifera ligustica)
肠道微生物多样性的影响研究进展 
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摘  要：蜜蜂是对农业生产十分重要的授粉昆虫。蜜蜂肠道微生物与蜜蜂健康有密切关系，但肠道

微生物也会受多种外界因素的影响。本文就蜜蜂疾病、抗生素等蜂病治疗药物、农药，以及益生菌

的应用等对意大利蜜蜂工蜂肠道微生物影响的研究进行了归纳总结，并对蜜蜂与其肠道菌关系研究

进行了展望。 
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Advances in effects of common diseases, antibiotics and pesticides 
on gut microbiota diversity of Apis mellifera ligustica 
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Abstract: Honey bees are very important pollinators to agriculture. Gut microbiota is closely related to 
honey bee health, and affected by many external factors. Herein, the influences on gut microbiota diversity 
of Apis mellifera ligustica caused by diseases, antibiotics used for disease treatment, and pesticides were 
analyzed. Furthermore, the researches on application of honey bee gut microbiota as probiotics was 
summarized. The prospect of research on honey bee and its microbiota is suggested. 
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农业生产离不开授粉，全球 115 种主要农作物

中，75%依赖动物授粉，动物授粉者中 84%是昆虫。

蜜蜂是分布和应用最广、养殖数量最多的授粉昆

虫。据统计，2005 年，昆虫授粉对世界农业贡献价

值达 1 530 亿欧元[1]。2006−2008 年，蜜蜂授粉对我

国 36 种农作物生产年均贡献价值高达 3 042.2 亿  
元[2]。养蜂业对农业生产的贡献巨大，是农业生产

中不可或缺的一员。因此，维护蜜蜂健康不仅是蜂

业的基本要求，更是农业生产安全的重要保障。 
成年蜜蜂的消化道分前肠、中肠和后肠 3 部

分。前肠和中肠中菌群数量较少，绝大部分细菌分

布在后肠。后肠由小肠(也称回肠，Ileum)与直肠

(Rectum)组成，菌量可达 108−109 个[3-4]。中肠中

细菌有乳杆菌科 (Lactobacillaceae)、萘氏菌科

(Neisseriaceae)及醋酸菌科(Acetobacteraceae)等[5]。

小肠中主要有 Snodgrassella alvi 和 Gilliamella 
apicola；S. alvi 紧附于小肠纵褶表面，形成一层生

物膜，G. apicola 覆于其上，两者在代谢上互相依

存，共同保护着小肠免受病原微生物的侵害。直肠

中最主要的是乳杆菌 (Lactobacillus)和双歧杆菌

(Bifdobacterium)，这 4 种菌是工蜂肠道的核心菌 
群[6-7]，蜜蜂肠道主要菌群组成及功能可参见表 1。
此外，蜜蜂肠道中还有 Bartonella apis、Apibacter 

adventor，以及 Frischella perrara 和沙雷氏菌

Serratia、蜂房哈夫尼亚菌 Hafnia alvi 等机会性致

病菌[11]。蜜蜂的肠道细菌不仅可以帮助蜜蜂消化

酶难分解或有毒的食物成分、提供必需的营养、

促进生长发育、参与机体代谢、增强免疫和防御

病害能力，还具有提高蜜蜂对蔗糖的敏感度等方

面的功能[12-14]。 
越来越多的研究证实，蜜蜂肠道微生物对蜜蜂

健康至关重要[15-17]。同时，其又受食物、环境等压

力，以及疾病、化学药物等因素的影响[18]。本文

归纳总结了近 5 年来国内外关于疾病、农药、抗生

素等内外源风险因素，以及饲喂共生菌对意大利蜜

蜂肠道微生物的影响的相关研究成果。由于相关研

究主要以意大利蜜蜂 (Apis mellifera ligustica)为

主，下文如未专门指出，均默认为意大利蜜蜂。 

1  主要疾病对蜜蜂肠道微生物多样性的
影响 

蜜蜂一生中可能受到多种病害侵袭，有细菌、

真菌、病毒、原虫及蜂螨等危害。绝大多数微生物

病原都是“病从口入”，通过消化道再侵入机体其他

组织；有些病原主要感染的就是肠道，因此也会影

响肠道的微生态。蜜蜂易患 2 种细菌病：欧洲 
 
表 1  意大利蜜蜂工蜂肠道菌群主要组成及功能(数据来源[8-10]) 
Table 1  Main composition and function of intestinal bacteria of Apis mellifera ligustica workers (data source[8-10]) 
细菌种类 
Bacterial species 

主要功能 
Main function 

影响因素 
Influence factors 

变形菌门 Proteobacteria 生长发育 
Growth development 
抵御病原 
Against pathogens 
解毒作用 
Detoxification 
免疫及代谢功能 
Immune and metabolic functions 

农药 
Pesticides 
抗生素 
Antibiotics 
疾病 
Diseases 
饮食 
Diet 
气候/季节 
Climate/Season 
蜂种和日龄 
Species and age of bees 
其他因素 
Other factors 

α-变形菌纲 
Alphaproteobacteria 

Bartonella apis 
Acetobacteraceae 
Bombella (Parasaccharibacter) 

β-变形菌纲 
Betaproteobacteria 

Snodgrassella alvi 

γ-变形菌纲 
Gammaproteobacteria 

Gilliamella apicola 
Frischella perrara 

厚壁菌门 Firmicutes Firm-4 and Firm-5 Lactobacillus sp. 
放线菌门 
Actinomycetes 

Bifdobacterium astero or coryneform 
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幼虫腐臭病(简称欧幼病，European Foulbrood，EFB)
和美洲幼虫腐臭病(简称美幼病，American Foulbrood，
AFB)。欧幼病由蜂房球菌(Melissococcus plutonium)
感染引起，美幼病由幼虫类芽胞杆菌(Paenibacillus 
larvae)感染引起，2 种病害均具传染性，严重时会

导致蜂群衰亡。 
欧幼病和美幼病虽然发生在幼虫上，但病原菌

主要是通过成年蜂的交哺饲喂等行为传播。研究发

现，从患 EFB 蜂群中采集的成年工蜂，其肠道中蜂

房球菌的菌量比同场无 EFB 症状的工蜂高 75 倍，

而且病原菌还会影响成年工蜂的肠道菌群组成[19]。

患病群工蜂肠道中的果葡芽孢杆菌(Fructobacillus 
fructosus)、昆氏乳杆菌(L. kunkeei)、G. apicola、
F. perrara、B. coryneforme 的相对丰度均显著高于

无症状群的工蜂；患病群工蜂肠道中的乳杆菌   
L. mellis 的相对丰度高于来自无 EFB 的蜂场的对

照组工蜂；而对照组工蜂肠道内的 S. alvi、       
L. helsingborgensis、L. kullabergensis 和 L. melliventris
相对丰度显著高于患病群工蜂和无症状群工

蜂，说明 EFB 对成年工蜂的肠道菌群也有明

显影响 [19]。 
美幼病同样也会影响成年工蜂肠道菌群稳  

态[20]。对来自患 AFB 蜂场的无症状工蜂和患病群

工蜂进行的比较表明，患病群和无症状群的工蜂肠

道中弗氏柠檬酸杆菌(Citrobacter freundii)和蜂房

哈夫尼菌(Hafnia alvei)的相对丰度高于无 AFB 病

的蜂场对照群工蜂；而幼虫类芽胞杆菌的菌量较高

的患病群工蜂肠道中，粪肠球菌 (Enterococcus 
faecalis)、产酸克雷伯氏菌(Klebsiella oxytoca)、螺

旋菌(Spiroplasma melliferum)和摩根氏菌(Morganella 
morganii)的相对丰度降低，即幼虫类芽胞杆菌的丰

度与这几种菌呈负相关，可能幼虫类芽胞杆菌对这

些菌有抑制作用[20]。 
蜜蜂囊状幼虫病是一种常见的病毒性传染病，

病原是囊状幼虫病病毒(Sacbrood Virus，SBV)，病

毒于幼龄时经口侵入，幼虫于前蛹期发病死亡。

Yongsawas 等 [21]用意蜂的 SBV 感染东方蜜蜂     
(A. cerana)和意蜂幼虫，发现感染后的东方蜜蜂幼

虫中，G. apicola 的相对丰度由 35.54%显著下降到

2.96%，而 S. alvi 和果葡芽孢杆菌的比例显著升高；

在感染了的意蜂幼虫中，这 3 种菌的比例与对照无

显著差异，说明意蜂囊状幼虫病毒对不同蜂种肠道

的菌群影响不同。 
蜜蜂微孢子虫病是最常见的成年蜂病之一，病

原有西方蜜蜂微孢子虫(Nosema apis)和东方蜜蜂

微孢子虫(N. ceranae)，目前主要以后者为主。蜜

蜂微孢子虫主要感染中肠，导致肠道功能受损，机

体免疫受抑制，加速老龄化，寿命缩短，蜂群繁殖

和生产能力也会严重下降[22-23]。研究表明，蜜蜂微

孢子虫病会显著改变蜜蜂肠道的菌群组成[24]。意蜂

工蜂感染东方蜜蜂微孢子虫后，后肠的双歧杆菌[25]、

Gilliamella[26]比例会显著升高；菌群失调又可以促

进微孢子虫的早期侵染，并且微孢子虫感染数量的

增加与 F. perrara 的增加显著相关[27]。 
研究报道，东方蜜蜂微孢子虫以 105 孢子/蜂

的剂量接种意蜂出房工蜂，对 1−6 日龄的工蜂肠

道 DNA 进行微生物组测序比较发现，感染的意蜂

工蜂肠道中 Erwinia rhapontici，肠杆菌(Enterobacter 
sp.)和 E. aerogenes，柠檬酸杆菌(Citrobacter freundii)，
克雷伯氏菌(Klebsiella pneumonia)，以及 S. alvi 等
至少 15 种细菌的丰度显著减少；另一组在接种孢

子时，饲喂了蜜蜂 Dicer 基因的 siRNA，siRNA
成功抑制了肠道中微孢子虫的繁殖，同时，以上

大多数细菌及 G. apicola 等的丰度显著增加[28]。

但也有不同报道，给小于 2 日龄的意蜂工蜂接种

105 孢子/蜂后的第 3、7、11 天，用定量 PCR 法

比较接种孢子组与对照组肠道的 α-、γ-变形菌门、

拟杆菌门、厚壁菌门、放线菌门，以及 G. apicola
和 S. alvi 的表达量变化，未发现感染组与对照组

之间有显著差别[29]。东方蜜蜂微孢子虫感染也会

对中华蜜蜂(Apis cerana cerana)成蜂工蜂中肠菌

群的多样性有显著影响。感染后中肠中的周蝶菌
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(Weeksellaceae)，葡萄醋杆菌(Gluconacetobacter)的
相对丰度显著增加，而地神菌(Telluria)、沙雷氏菌

和肠杆菌(Enterobacteriaceae)的相对丰度降低[30]。 
狄氏瓦螨(Varroa destructor)是对西方蜜蜂最

具破坏性的寄生性害虫。狄氏瓦螨不仅可直接影

响蜜蜂健康，还是多种蜜蜂病毒的载体，螨害严

重时可导致蜂群崩溃。Hubert 等[24,31]研究发现，

蜂螨感染率高的蜂群中，工蜂肠道中的巴尔通氏

体属和乳杆菌的相对丰度下降，而 S. alvi 和醋酸

杆菌的相对丰度增加；认为狄氏瓦螨感染对肠道

微生物的影响比微孢子虫、蜜蜂普氏罗曼锥虫

(Lotmaria passim)感染对成蜂肠道微生物造成的

影响更显著。  
意蜂的枣花病是我国北方枣花花期常见病害。

与健康个体相比，患枣花病的工蜂肠道菌菌群组成

和功能会发生明显改变，病蜂的中、后肠中变形杆

菌门相对丰度下降，厚壁菌门和放线菌门的丰度增

加；病蜂体内碳水化合物、核苷酸、氨基酸、辅酶

和维生素的代谢增加，而能量代谢、异种生物降解

和代谢减少[32]。 

2  蜂用药物对蜜蜂肠道菌群的影响 
养蜂生产中常用土霉素、四环素等抗生素治疗

欧幼病，国外常用泰乐菌素(Tylosin)治疗美幼病。

但是，抗生素在杀死病原菌时，也会杀死其他细菌，

从而破坏肠道菌群稳态，导致抗病性减弱，对其他

病原的易感性增加[33-35]。对曾使用过四环素蜂群中

的工蜂肠道细菌研究发现，肠道菌中抗生素基因位

点频率比未使用过的高得多。例如，曾用过四环素

的蜂场工蜂中发现 8 个四环素抗性基因，其中    
6个是外排泵耐药基因和2个核糖体保护基因位点；

68%的抗性基因来自 S. alvi，其次是 α-变形菌[34]。

来自瑞典等国的 25 年未使用过抗生素的工蜂肠

道菌中，仅发现 3 个抗性基因位点[34]，说明长期

使用抗生素会导致肠道中具抗抗生素的菌群比

例增加，菌群多样性下降。Raymann 等 [35]选取    
G. apicola 的蛋白基因 rimM、pfl 和 S. alvi 的蛋白

基因 guaA 和 gluS 分别作为 2 种细菌种内多样性分

析指标，对比饲喂了四环素 5 d 的工蜂和对照组工

蜂发现，四环素显著降低了 G. apicola菌株多样性，

而 S. alvi 菌株多样性受影响较小。这说明，抗生

素会降低无抗生素抗性的菌群的种内多样性，而

菌株遗传多样性的丧失会影响菌群功能，不利于

宿主健康。 
意蜂工蜂羽化出房后，一般 4−10 d 即可建立

起主要的肠道菌群，此后基本保持稳定。当蜂群使

用抗生素后，抗生素能快速杀死大部分细菌，破坏

肠道菌群平衡；而且，菌群恢复缓慢，菌群失衡的

个体感病性显著增加[33]。据报道[33]，给外勤蜂饲

喂 4 h 的抗生素，20 h 后检测肠道菌数量，结果发

现，土霉素或泰乐菌素(188 μmol/L)分别使肠道总

菌量下降 78%和 84%。即使是 0.3 μmol/L 杀真菌

的百菌清(Chlorothalonil)和治疗微孢子虫病的烟曲

霉素(55 μmol/L)也可使总菌量分别下降 44%和

68%。百菌清还使肠道乳杆菌目(Lactobacillaceae)
丰度显著降低，S. alvi 增加[33]。有研究表明[29]，给

意蜂工蜂饲喂 450 μg/mL 四环素 5 d 后，肠道菌群

总量，以及双歧杆菌、乳杆菌、G. apicola、S. alvi

相对丰度均显著下降；将同样处理的工蜂放回蜂

群 7 d 后，总菌量增加非常缓慢；双歧杆菌、乳

杆菌和巴通尔氏菌(B. apis)的相对丰度仍显著小于

对照，仅 G. apicola 相对丰度显著升高。给 2 日龄

成年工蜂饲喂含 200 IU/mL 的联合抗生素(青霉素

和链霉素)的糖浆，3 d 后，工蜂肠道总菌量显著下

降；7 d 后下降更显著；同时，抗菌肽基因 abaecin、

defensin 和 hymenoptaecin 的表达量显著下降；并

且饲喂抗生素后，个体抗病性严重削弱，肠道中微

孢子虫的繁殖量显著高于未饲喂抗生素的个体[29]。 
我们最近的研究发现[36]，微塑料单独或与四

环素协同作用，都会对工蜂肠道菌有显著影响；

0.5−5.0 mg/mL 的 25 μm 粒径的微塑料饲喂工蜂  
14 d 后，肠道中乳杆菌属相对丰度显著升高，

Commensalibacter 相对丰度显著下降；四环素与微
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塑料协同作用时，会大大增加微塑料对蜜蜂的致死

率[36]。尽管微塑料对生物体的影响可能需要长时

间的暴露累积，但它的广泛存在以及与抗生素的协

同作用对蜜蜂的风险值得关注和研究。 
除了抗生素外，蜂群中另一类药物污染来自化学

杀螨剂。常见的杀螨剂有氟胺氰菊酯(Tau-Fluvalinate)、
双甲脒(Amitraz)、蝇毒磷(Coumaphos)、草酸等。

氟胺氰菊酯作为主要杀螨剂使用在我国已有近 30年

的历史，国外约有 40 年。因具有亲脂的特性，使

其易在蜂胶、蜂蜡中残留，并且降解慢、易累积。

氟胺氰菊酯在蜂蜡中的残留可达 500−3 500 ng/g，
蜂胶中残留量更高。研究发现，蜂群中使用氟胺氰

菊酯挂片 30 d 后，工蜂中可检出 14−160 ng/g 的残

留[37]。氟胺氰菊酯使用 6 周后，工蜂肠道的肠杆菌

目(Enterobacteriales)和柄杆菌目 (Caulobacterales)
相对丰度显著变化。蝇毒磷使用 6 周后，双歧菌目

(Bififidobacteriales)和伯克氏菌目(Burkholderiales)
细菌的相对丰度显著增加，红环菌目(Rhodocyclales)
相对丰度显著变化[38]。但真菌群落无明显变化，仍

以子囊菌 (Ascomycetes)和担子菌 (Basidiomycetes)
为主[38]。双甲脒使用后，其降解物 2,4-二甲基苯甲

酰胺(Dimethylphenyl Formamide，DMPF)在花粉可

检测到 1.1 mg/kg 的残留，在蜂蜡中的残留可高达

43 mg/kg；但含 1.0 mg/L 双甲脒的糖水饲喂 15 d
或 30 d，意蜂工蜂与中蜂工蜂肠道细菌相对丰度之

间均无显著差异[5]。 

3  农药对蜜蜂肠道菌群的影响 

现代农业生产离不开农药，但其过度使用会破

坏生态环境，对非靶标生物造成的危害也非常严

重。蜜蜂、采集的花蜜和花粉，以及巢脾均受到不

同程度的农药污染，蜂群衰竭症(Colony Collapse 
Disorder)中大约 30%的蜂群损失是由农药造成的[39]。 

草甘膦 (Glyphosate)是近几十年来应用最

广泛的广谱除草剂。其能够抑制植物莽草酸途

径 中 的 5- 烯 醇丙酮基 莽草素 -3- 磷 酸 合成酶

(5-Enolpyruvylshikimate-3-Phosphate Synthase ，

EPSPS)，该酶催化莽草素向色氨酸、苯丙氨酸、

酪氨酸等芳香族氨基酸转化，因此草甘膦能干扰转

化而抑制植物蛋白质合成，最终导致植物死亡，从

而达到除草的目的[40]。不同物种的 EPSPS 基因序

列不同，分子量也有差异。根据物种 EPSPS 对草

甘膦敏感性差异，可分为敏感型 EPSPS (Class I 
EPSPS)生物和不敏感型 EPSPS (Class II EPSPS)生
物。所有植物的 EPSPS 均属于敏感型；由于动物

中没有草甘膦的靶标酶 EPSPS，因此，草甘膦对

动物有较高的安全性。然而大肠杆菌(Escherichia 

coli)，以及蜜蜂肠道菌 S. alvi、Gilliamella spp.和
Bififidobacterium 是敏感型 EPSPS，但金黄葡萄球

菌(Staphylococcus aureus)、蜜蜂肠道中的乳杆菌

(Lactobacillus Firm-4)、B. apis 则属于不敏感型，

对草甘膦有较高的耐受性[40-41]。 
研究发现[42]，草甘膦对蜜蜂等非靶标昆虫也

有不良影响。影响大小与使用剂量、农药暴露的发

育阶段、暴露时长有关。据报道，给意蜂 2 日龄工

蜂幼虫分别连续饲喂含 0.8、4、20 mg/L 草甘膦的

幼虫饲料，幼虫体重会显著减轻；20 mg/L 草甘膦

会导致工蜂存活率显著下降，羽化的工蜂中肠细菌

菌群多样性和丰度发生了显著变化[42]。另一研究

发现，给新出房工蜂饲喂 5 mg/L 的草甘膦后，肠

道细菌总量会显著减少，S. alvi、Bifidobacterium、

Firm-5 等主要菌类绝对数量显著减少[40]。给 1 日

龄(尚未完全建立肠道菌群)或 5 日龄(初步建立肠

道菌群)的成年工蜂饲喂 0.07−1.00 mmol/L 的草甘

膦，都会显著减少 S. alvi 的菌量，个体免疫水平下

降，更易受粘质沙雷氏菌(Serratia marcescens)等机

会性致病菌的感染而导致死亡率显著升高；同样剂

量下，1 日龄工蜂中 Gilliamella 的菌量显著减少[41]。

由于试验所用剂量参考的是蜂蜜、花粉，以及环境

中的残留剂量，推测蜂群中的幼年工蜂很可能会受

到类似的影响。 
吡 虫 啉 (Imidacloprid) 是 世 界 上 最 畅 销 的  

第一代的新烟碱类杀虫剂，具良好的内吸性，植
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物吸收后可转移到花蜜和花粉中。工蜂取食吡虫啉

后，学习记忆、归巢定位以及免疫能力下降。虽然

吡虫啉会改变黑腹果蝇(Drosophila melanogaster)
幼虫的肠道菌组成，但已有试验尚未发现其会影响

蜜蜂肠道菌群[43]。烯啶虫胺(Nitenpyram)是第二代

的新烟碱类杀虫剂，也具有广谱、高效、低毒的特

点，但其对蜜蜂有较高毒性。我国已在多个蜂蜜样

品中检测到 14−31 μg/kg 的残留量，英国也报道在

花粉中有检出[44]。研究发现，用含 300 μg/L 烯啶

虫胺的糖浆饲喂意蜂工蜂 14 d 后，肠道中 γ-变形

菌纲的相对丰度显著下降，仅为 10.09%，而对照

组为 40.34%；α-和 β-变形菌纲、杆菌的相对丰度

均有不同程度的增加；烯啶虫胺还会干扰工蜂的生

理代谢和免疫，降低蜜蜂的食物消耗和生存率[45]。

噻虫嗪(Thiamethoxam)也是第二代新烟碱类杀虫

剂，其会损伤工蜂的学习、飞行能力，单独或与微

孢子虫感染共同作用下均可显著降低蜜蜂的存活

率，当两者共同作用时 γ-变形菌的相对丰度会显著

增加，而 β-变形菌和乳酸杆菌的相对丰度没有显著

变化[46]。 
有机磷杀虫剂使用量约占世界农药总量的

30%−50%[39]。毒死蜱(Chlorpyrifos)以其广谱、高

效等优点而成为有机磷农药中使用最广泛的一种。

意大利一项历时 3 年的调查发现，30%的蜂花粉中

检出毒死蜱，是检出比例最高的农药种类，而且 168 份

阳性花粉样品中 166 份检出量超过了每日允许摄

入量(Acceptable Daily Intake，ADI)[47]；在蜜蜂个

体中的残留量最高可达 180.20 ng/g，高过蜂蜜和花

粉[48]，而且毒死蜱对意蜂工蜂高毒[49]。Yang 等[5]

研究发现，1.0 mg/L 毒死蜱对中蜂和意蜂工蜂的生

存无显著影响，但饲喂 30 d 后，与饲喂 15 d 的中

蜂中肠菌群相比，Gilliamella 相对丰度显著下降，

乳杆菌显著增加；而意蜂中的 Gilliamella 相对丰

度增加。西维因(Carbaryl)是一种氨基甲酸酯类杀

虫剂，亚致死剂量对工蜂肠道菌有显著影响[50]。

给油菜施用西维因 2 h 后，检测暴露于油菜地的意

蜂工蜂的肠道菌，暴露个体的肠道菌总量显著减

少，菌种多样性降低。γ-变形菌门中的 Orbales 和

肠杆菌目(Enterobacteriales)细菌比例均显著减少；

芽孢杆菌目(Bacillales)、巴斯德氏菌目(Pasteurellales)
和红螺菌目(Rhodospirillales)缺失[50]。 

并不是所有的农药都会影响蜜蜂的肠道菌。

苏云金杆菌(Bacillus thuringiensis，Bt)的毒素蛋白

对多种农业害虫有毒性，Bt 是世界上应用最广泛

的微生物杀虫剂。研究发现，使用 20  ng/mL、     
200  ng/mL 和 20  μg/mL 的 Bt 毒素蛋白 Cry1Ie 连

续饲喂中蜂成年工蜂 30 d，工蜂肠道菌的丰富度和

多样性均没有显著变化[51]。 

4  补充益生菌对蜜蜂肠道微生物多样性
的影响 

由于抗生素的使用易产生抗药性和残留的问

题，而自然界或蜜蜂自身都具有抑制蜜蜂病原物的

共生菌。2007 年前后，一种非蜜蜂共生菌的微生

物混合菌剂 EM 原露在蜜蜂上试验，在体外有抑制

蜜蜂微孢子虫发芽的能力，对细菌性病原也有一定

的抑制作用[52-53]。枯草芽胞杆菌(Bacillus subtilis)
分泌的表面活性素(Surfactin)具有无污染和抑菌作

用，而且不易产生耐药性；Porrini 等[54]研究发现，

将含 10 mg/mL 表面活性素混入糖浆或花粉饲料中

喂工蜂，对蜂无毒性，并能显著降低东方蜜蜂微孢

子虫严重感染个体的比率；但粪肠球菌(Enterococcus 
faecium)和鸟肠球菌 (En. avium)产生的细菌素

Bacteriocins 未显示抑制效果。近年来，更多研究

关注来自蜜蜂自身的益生菌。 
乳酸菌(LAB)是传统的动物益生菌，蜜蜂肠道

的 2 种优势菌——乳杆菌和双歧杆菌，均属乳酸

菌。研究表明，意蜂工蜂肠道乳酸菌的某些菌株能

诱发抗菌肽基因 Apidaecin 上调，提高免疫力[55]。

蜜蜂肠道的昆氏乳杆菌(L. kunkeei)能显著抑制蜂

房球菌、幼虫类芽胞杆菌在培养基上的生长；其菌

液饲喂工蜂，不仅能显著降低幼虫类芽胞杆菌导

致的死亡率[56-59]，还能降低成年工蜂中微孢子虫的
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数量[60]。Alberoni 等[59]将分离自蜜蜂肠道的 3 种双

歧杆菌 B. asteroides、B. coryneforme 和 B. indicum，

与 3 种乳杆菌 L. kunkeei、L. plantarum 和 L. johnsonii
分别培养后，配制成混合含菌的 50%蔗糖糖浆喷

巢脾表面，每周一次，连续 4 周后，处理组与对照

组相比：幼虫数量增加了 46.2%，花粉贮量增加了

53.4%，蜂蜜贮量增加了 59.21%。对喷洒过菌液的

新一代工蜂肠道菌群检测表明，醋杆菌科和双歧杆

菌属的细菌相对丰度有所增加[59]。这些结果令人

鼓舞，说明蜜蜂来源的乳杆菌和双歧杆菌有可能作

为益生菌。 
Rangberg 等[60]应用转基因共生菌(Paratransgenesis)

技术，以葡萄球菌核酸酶基因作为报告基因，将含

该基因的质粒 pLp3050NucA-SH76 转化昆氏乳杆

菌，转化细菌再以 0.4−0.5 (OD600)的浊度在 15%蔗

糖液中供工蜂自由取食 7 d，未发现对工蜂存活率

有不良影响，转化菌在中肠中至少能存活 48 h。虽

然目前对转化菌是否有更高的糖度耐受性、耐受时

长，在肠道中是否能定殖，靶标基因是否会漂移或

丢失等诸多问题仍不清楚，但 Rangberg 等开创了

以蜜蜂共生菌为菌源的转化应用研究。2020 年，

Leonard 等 [61] 成功将携带靶向蜜蜂残翅病毒

(Deformed Wing Virus，DWV)的 dsRNA 表达质粒

转入 S. alvi 后，将其饲喂工蜂，该菌成功在工蜂肠

道内定殖，而且抑制了工蜂体内的 DWV，室内试

验还发现试验组的螨死亡率也较对照组高。尽管

离实用仍有距离，如在群体水平是否有效？是否

有副作用？对其他个体影响如何？是否会造成生

物污染？这一系列问题有待研究和回答，但该成

果将蜜蜂病害防治提升到一个全新的高度，意义

重大。 
除乳酸菌外，其他共生菌也可作为益生菌。在

微孢子虫感染的情况下，使用含蜜蜂肠道菌

Bombella (Parasaccharibacter) apium和 Bacillus sp.

以及 2 种商用广谱益生菌(Bactocell®和 Levucell 

SB®)饲喂蜜蜂 2 周后，可使工蜂存活率比对照组

提高 20%−40%[62]。 

不是所有的乳酸菌都可作为蜜蜂的益生菌。据

报道，用菌量分别含 1 250 CFU/mL 和 3 750 CFU/mL
的鼠李糖乳杆菌(L. rhamnosus)糖液饲喂喀蜂(Apis 
mellifera carnica)出房工蜂，21 d 后存活率较对照

组显著下降；无论是在接种感染东方蜜蜂微孢子虫

前饲喂或感染后饲喂，工蜂的存活率都比对照组显

著下降，副作用明显[63]，原因尚不明确。用 S. alvi
饲喂工蜂会显著影响其发育及解毒反应，导致肠道

菌群失调，对蜜蜂普氏罗曼锥虫(L. passim)更易  
感[64]。Tauber 等[65]利用从蜜蜂中肠分离出的酵母

菌菌株(Wickerhamomyces anomalus)饲喂工蜂，结

果发现在建立了正常菌群的个体中，酵母菌增加后

影响了正常的微生物群落组成，同时也降低了免疫

和激素相关基因表达；而未建立正常菌群环境的蜜

蜂(小于 1 日龄)中则无影响。这表明，即使来自蜜

蜂自身的菌也未必一定安全，人工添饲有可能打破

肠道菌群的原有平衡，从而造成不良影响。 

5  展望 

近十多年来，依赖于高通量测序技术的发展，

从微生物组、单菌基因组、基因序列功能解读以及

多组学的联合技术应用，人们对动物肠道微生物的

研究取得了很大进展，这也促进我们对蜜蜂肠道微

生物的研究。尽管蜜蜂肠道核心细菌种类不超过

10 种，但每种菌内都有许多不同生理特性的菌株，

还有数量不多但种类丰富的其他微生物，它们数量

巨大，菌群内部或群间关系复杂，而且又与宿主的

生理、营养、环境、药物等诸多因素密切相关；在

蜂群这个社会性群体内，不同个体、群与群之间又

存在着关联，这种高度的复杂性暗示，我们现今对

它的认知是不完整的，片面的，甚至有些是错误的，

还需要深入的研究。 
为利用蜜蜂肠道微生物来维护蜂群健康，未来

可从以下几个方面开展研究：(1) 蜜蜂肠道菌的分

离、培养、功能鉴定，进而了解菌与菌之间的相关

关系。(2) 肠道菌在维护蜜蜂健康和抗病方面的机
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制，特别是与重要蜜蜂病害的关系。(3) 筛选合适

的共生菌应用于转基因共生菌技术，在肠道内表达

抗病靶标基因的 RNAi，完善技术细节，使之可用

于重要病害的防控；或用于表达能降解特定化合物

的酶，以化解农药、有毒蜜粉等中毒或抗生素等污

染物产生的风险。此外，蜜蜂具有个体数量大，操

作简单、成本低的优势，而且其肠道菌群具有组成

简单、菌群相对稳定、蜜蜂肠道核心菌种均可进行

体外培养的特点，因此蜜蜂肠道菌群也是动物和人

类肠道相关疾病研究的理想动物模型，相信在未来

将获得更广泛的关注，在宿主代谢、免疫、抗病等

健康研究方面获得更广泛的应用。 
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