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摘  要：生防真菌的介入会影响土壤中微生物的群落结构，而土壤微生物群落结构的改变反过来可能会影响其控制效

果。本研究以最具危害性的重大入侵害虫红火蚁（Solenopsis invicta Buren）为对象，通过对蚁巢施用较强致病性的球

孢白僵菌菌株 HHY-B，揭示病原菌侵染前后对红火蚁蚁巢土壤微生物群落结构的影响。采用高通量测序技术对球孢白

僵菌侵染蚁巢后 48、96 h 及未侵染蚁巢的土壤样品进行微生物组学分析，共获得细菌 648 708 条有效序列，隶属 38 门、

127 纲、274 目、451 科、897 属；真菌 898 443 条序列，隶属 12 门、38 纲、88 目、197 科、377 属。变形菌门和放线

菌门在蚁巢土壤细菌群落中占据主导地位，球孢白僵菌处理蚁巢显著提高了变形菌门的相对丰度（P<0.05），而对放

线菌门的相对丰度无显著影响。子囊菌门在蚁巢土壤真菌群落中占据主导地位，球孢白僵菌处理蚁巢显著提高了子囊

菌门的相对丰度（P<0.05）。从属水平相对丰度来看，处理组中增加了白僵菌属，且为优势菌群，对照组真菌群落中

未发现有白僵菌属。差异细菌 KEGG 通路分析主要聚集在代谢通路、次级代谢产物的生物合成、多种环境中的微生物

代谢、氨基酸的生物合成、碳代谢、双组分系统和核糖体等代谢途径中，对照组的富集程度高于处理组。本研究揭示

了球孢白僵菌处理红火蚁蚁巢后巢内土壤微生物群落结构的变化，有助于深入了解球孢白僵菌对红火蚁及其生存环境

的作用机制，为红火蚁的生物防治提供理论依据。 
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Abstract: The inoculation of biocontrol fungi may affect the community structure of microorganisms in the soil, and 
changes in soil microbial community structure may in turn affect the control effectiveness. This study focused on the 

most harmful invasive pest, the red imported fire ant Solenopsis invicta Buren. The highly pathogenic Beauveria bassi-
ana strain HHY-B was applied to its nest to reveal the impact of pathogen infection on the nest microbial community 

structure of the red imported fire ant. The microbiome analysis was conducted on soil samples of B. bassiana infected 
ant nests after 48 and 96 hours, as well as uninfected ant nests using high-throughput sequencing technology. A total of 

648 708 valid bacterial sequences were obtained, belonging to 38 phylum, 127 classes, 274 orders, 451 families and 897 
genus. 898 443 fungal sequences were also obtained, belonging to 12 phylum, 38 classes, 88 orders, 197 families, 377 
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genus. The Proteobacteria and Actinobacteria dominated the soil bacterial community in ant nests. Treatment with B. 

bassiana significantly increased the relative abundance of Proteobacteria in ant nests (P<0.05), but had no significant 
effect on the relative abundance of Actinobacteria. Ascomycota dominated the fungal community in the nest soil, and its 

relative abundance treated with B. bassiana was significantly increased in ant nests (P<0.05). In terms of relative abun-
dance at the genus level, the genus of Beauveria showed an dominate fungi in the two treatment groups, which was not 

found in the control group. The KEGG pathway analysis showed that the differential bacteria were mainly focused on 
metabolic pathways, biosynthesis of secondary metabolites, microbial metabolism in various environments, biosynthesis 

of amino acids, carbon metabolism, two-component systems, ribosomes and other metabolic pathways. The enrichment 
level of the pathways in the control group was higher than that in the treatment group. This study revealed the changes 

in the microbial community structure of the red imported fire ant nests after treatment with B. bassiana, which helps to 
the further understanding of the mechanism of B. bassiana on the red imported fire ants and the living environment, and 

provides theoretical basis for the biological control for the red imported fire ants. 

Keywords: Solenopsis invicta; Beauveria bassiana; ant nest; soil microbial community; metabolic regulation 
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红火蚁（Solenopsis invicta Buren）属于膜翅

目（Hymenoptera）蚁科（Formicidae）火蚁属，

原产于南美洲的热带、亚热带地区，是世界上最

具危害性的 100 种入侵生物之一，由于缺乏天敌、

繁殖力强，加上气候适宜、物流频繁等因素，红

火蚁种群急剧扩张，对农业生产、生态环境和人

类健康造成了严重威胁[1-2]。真菌杀虫剂由于种类

多、致病力强，在杀死害虫的同时起到保护环境

和有益昆虫的作用，已被开发用于农业、林业、

卫生、仓储和畜禽等有害昆虫和螨类防控的微生物

农药。目前，已被证实能够成功侵染红火蚁的病原

微生物资源主要包括球孢白僵菌（Beauveria bas-

siana）、金龟子绿僵菌（Metarhizium anisopliae）和

病原线虫（entomopathogenic nematode）等，这些

病原真菌在控制红火蚁种群数量方面具有潜在的

应用价值，然而其防效往往受其定殖能力的影响。 

球孢白僵菌作为病原侵染蚂蚁等社会性昆虫

已被作为研究真菌与社会性昆虫互作关系的一种

模式，若想成功侵染，除了要突破昆虫表皮微生

物抵抗的屏障外，还需与巢穴土壤中的微生物进

行竞争以获得长期定殖的可能性。生防菌的介入

有可能影响土壤中微生物的群落结构，土壤微生

物群落结构的改变反过来可能会影响其控制效

果。例如，球孢白僵菌和绿僵菌等真菌的应用对

土壤微生物群落有短暂的影响。利用高通量测序

技术研究绿僵菌 ART2825 不同配方对盆栽和田

间马铃薯植株土壤中真菌和原核生物的潜在影响

时发现，在盆栽试验中，只有施用菌株时引起真

菌群落的小幅变化，而且是暂时的；在田间试验

中，只有空间差异影响真菌和原核生物群落，与

绿僵菌的施用无关[3-4]。另外，病原线虫斯氏线虫

（Steinernema carpocapsae）感染红火蚁蚁巢对巢

内红火蚁种群及微生物群落影响的研究发现，病

原线虫的应用有效抑制了巢内红火蚁工蚁群体的

增长，减少了新蚁丘的形成。然而，病原线虫并

未影响蚁巢中真菌和细菌的多样性，但它略微改

变了分类学细菌群落的组成，但在门、科和属水

平上显著改变了真菌群落的分类组成，病原线虫

处理后，链霉菌数量减少，而动植物病原菌和真

菌数量急剧增加[5]。在白蚁共生菌的研究中发现，

白蚁共生放线菌的代谢产物可以控制病原真菌，

放线菌可以分解多糖（纤维素、几丁质、木聚糖

和琼脂）[6-7]，并对微生物代谢产物进行解毒，这

些代谢能力很可能有助于白蚁的生长。 

社会性昆虫在很大程度上依赖它们的细菌共

生体来实现重要的生物功能，包括繁殖力、适应

性和生存[8]。细菌共生体能够支持宿主昆虫的免

疫反应和异生物质解毒，这些生理功能反过来直

接影响昆虫生物控制机制或旨在维持昆虫种群阈

值的其他策略[9-10]。土壤微生物是陆地生态系统

重要的组成部分。土壤微生物在土壤昆虫群落中

发挥着重要作用，它们或作为害虫病原菌存在，

或与害虫以互利共生形式存在。土壤生境变化意

味着土壤中微生物群落的改变，昆虫为适应不同

生境，通过改变自身行为来适应环境的改变[11]。

有研究表明，蚁巢土中细菌和真菌群落种类相对

低于非蚁巢土，但在丰度上却高于非蚁巢土，这

些细菌和真菌群落的变化可能对土壤条件产生持

久的影响[12]。另外，蚁巢中细菌群落结构与原生

土壤群落显著不同，蚁巢土壤中放线菌丰度显著

增加[13]。通过对红火蚁筑巢偏好的研究发现，新

交配的蚁后优先在含有更多链霉菌和放线菌的土



第 2 期 孟倩倩等：球孢白僵菌侵染对红火蚁蚁巢内土壤微生物群落结构的影响 521 

 

壤中筑巢，富含放线菌的土壤含有更少的昆虫病

原真菌，表明它们的存在可以降低红火蚁真菌感

染的风险，行为试验进一步证明土壤中的放线菌

对红火蚁工蚁有吸引作用[14-16]。社会性昆虫与土

壤中微生物的互作关系不仅反映了宿主对环境的

适应性，同时这种共生关系的建立在应对环境变

化，如化肥、农药及病原微生物的使用及环境污

染等方面同样发挥着重要的作用。本研究通过分

析球孢白僵菌处理红火蚁蚁巢后巢内土壤微生物

群落结构的变化，有助于深入了解该生防菌对红

火蚁及其生存环境的作用与适应机制，以期为利

用生防菌防控红火蚁提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

球孢白僵菌菌株 HHY-B 由广西壮族自治区

农业科学院植物保护研究所提供，经过培养和扩

繁，制备成孢子浓度为 1×108 个/mL 的孢子悬浮

液，备用。红火蚁蚁巢采自重庆市九龙坡区白市

驿自然环境中，采集时确保蚁巢内红火蚁数量和

活性基本一致。 

1.2  方法 

1.2.1  菌株的培养及样品准备  处理组蚁巢使用

上述球孢白僵菌孢子悬浮液进行处理，对照组用

清水处理，每个蚁巢为 1 个重复，设置 3 次重复。

分别在处理后 48 h（48 h）和 96 h（96 h），取处

理组和对照组（CK）土壤样品，将土壤取芯器（长

为 50 cm，直径为 3.8 cm）垂直插入蚁巢高度的

一半，分别从蚁巢的 3 个不同方向进行采集，使

用无菌抹刀在 15 cm 深处取 5 g 土壤，转移到

50 mL 无菌试管中，随后立即置于干冰中。每次

取样前，取芯器和抹刀用乙醇洗涤，然后用无菌

蒸馏水漂洗。土壤样品用液氮冷冻后存放于

‒80 ℃冰箱，用于微生物组测序。 

1.2.2  样品 DNA 抽提  根据 E.Z.N.A.® soil DNA 

kit（Omega Bio-tek, Norcross, GA, U.S.）说明书抽

提微生物群落总基因组 DNA，提取完成后使用

1%琼脂糖凝胶电泳检测基因组 DNA 的质量，使

用 Nanodrop 2000（美国 Thermo Scientific 公司）

测定 DNA 浓度和纯度。 

1.2.3  PCR 扩增和测序文库构建  以上述提取的

DNA 为模板，土壤细菌使用 338F-806R[17]引物对

16S rRNA 基因 V3~V4 可变区进行 PCR 扩增，土

壤真菌使用引物 ITS1F-ITS2R 对 18S rRNA 中的

非编码区域进行扩增。扩增完成后，使用 2%琼

脂糖凝胶回收 PCR 产物，随后使用 DNA 凝胶回

收纯化试剂盒（PCR Clean-Up Kit，中国逾华）进

行回收产物，纯化，并用 Qubit 4.0（Thermo Fisher 

Scientific, USA）对回收产物进行检测，定量。使

用 NEXTFLEX® Rapid DNA-Seq Kit 对纯化后的

PCR 产物进行建库，并利用 Illumina Nextseq 2000

平台进行测序（上海美吉生物医药科技有限公司）。 

1.2.4  高通量测序数据分析  使用 fastp[18]（https:// 

github.com/OpenGene/fastp, version 0.19.6 ） 和

FLASH[19]（http://www.cbcb.umd.edu/software/ flash, 

version 1.2.11）软件对双端原始测序序列进行质

控和拼接，使用 Qiime2 流程[20]中的 DADA2[21]

插件（或 Deblur[22]插件）对质控拼接之后的优化

序列进行降噪处理，得到 ASVs（即扩增子序列变

体）序列。基于 Sliva 16S rRNA 基因数据库（v 

138.2）和真菌 18S rRNA 数据库，使用 Qiime2 中

的 Naive bayes（或 Vsearch，或 Blast）分类器对

ASVs 进行物种分类学分析。使用 PICRUSt2[23]

（version 2.2.0）软件进行 16S 功能预测分析。 

1.3  数据处理 

所有的数据分析均在美吉生物云平台（https:// 

cloud.majorbio.com）上进行，采用 mothur[24]软件

（ http://www.mothur.org/wiki/Calculators ） 计 算

Chao、Shannon 等 Alpha 多样性指数，并采用

Wilxocon 秩和检验进行 Alpha 多样性的组间差异

分析。使用基于 bray-curtis 距离算法的 PCoA 分

析（主坐标分析）检验样本间微生物群落结构的

相似性，并结合 PERMANOVA 非参数检验分析

样本组间微生物群落结构的差异显著性；采用

LEfSe 分析（Linear discriminant analysis effect 

size）[25]（http://huttenhower.sph.harvard. edu/LE-

fSe）（LDA>2, P<0.05）确定不同组间从门到属水

平丰度显著差异的微生物类群[26]。 

2  结果与分析 

2.1  球孢白僵菌处理蚁巢后微生物种类组成 

经球孢白僵菌处理红火蚁蚁巢后，对不同处

理时间的土壤样品进行细菌 16S rRNA 和真菌 ITS

基因全长测序。结果表明，细菌共获得 648 708

条有效序列，隶属 38 门、127 纲、274 目、451

科、897 属；真菌共获得 898 443 条序列，隶属

12 门、38 纲、88 目、197 科、377 属；所有样本

细菌优化序列数在 62 887~79 083 之间，降噪后序
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列数在 33 120~42 560 之间；真菌优化序列数在

82 633~106 190 之间，降噪后序列数在 80 968~ 

105 610 之间，表明蚁巢中细菌和真菌群落组成较

为复杂（表 1）。 

通过稀释曲线结合 Alpha 多样性指数评估测

序结果表明，所有样本曲线趋向平坦，说明测序

数据量渐进合理，更多的数据量只会产生少量新

的物种，足够覆盖样本中的所有微生物（图 1）。 
 

表 1  球孢白僵菌处理蚁巢后不同处理时间土壤样品测序结果 
Tab. 1  Sequencing results of soil samples treated with B. bassiana at different treatment times on ant nests 

细菌 Bacteria 真菌 Fungi 
样品 

Sample 优化序列数 
Optimization sequence number 

降噪后序列数 
Denoising sequence number

优化序列数 
Optimization sequence number 

降噪后序列数 
Denoising sequence number

48 h_1 69 584 36 735 98 710 98 182 

48 h_2 63 228 38 011 106 190 105 610 

48 h_3 76 452 35 759 101 772 100 376 

96 h_1 62 887 33 120 101 617 100 220 

96 h_2 63 241 36 395 101 946 101 538 

96 h_3 74 937 40 690 101 358 100 913 

CK_1 65 031 39 165 97 590 95 186 

CK_2 79 083 42 560 83 814 83 013 

CK_3 73 195 40 539 82 633 80 968 

 

 
 

A：细菌群落；B：真菌群落。 
A: Bacterial community; B: Fungi community. 

图 1  土壤样品稀释曲线 
Fig. 1  Dilution curves of soil samples 

 
2.2  球孢白僵菌处理蚁巢后微生物多样性指数 

2.2.1  细菌群落   不同处理蚁巢中细菌群落的

ACE、Chao、Sobs、Shannon、Coverage 和 Simpson

多样性指数存在显著差异（P<0.05）。其中，CK

的 ACE、Chao 和 Sobs 指数显著高于处理 48 h，而

与处理 96 h 无显著差异，表明 CK 的细菌群落物种

丰富度较处理48 h高。处理组的Shannon和Simpson

指数与 CK 无显著差异，说明 3 组之间细菌群落丰

富度和多样性均维持在较高水平。Coverage 指数表

明所有样本测序深度足以反映群落真实组成，

Coverage 指数在 3 组处理间无显著差异（图 2）。 

2.2.2  真菌群落   蚁巢中真菌群落的 ACE、

Chao、Sobs、Shannon、Coverage 和 Simpson 多

样性指数在不同处理组间也存在显著差异（P< 

0.05）。其中，CK 的 ACE、Chao、Sobs 指数均显

著高于球孢白僵菌处理组，表明 CK 的真菌群落物

种丰富度显著高于处理组。另外，2 个球孢白僵菌

处理组的 Shannon 指数显著低于 CK，而 Simpson

指数显著高于 CK，表明处理组的真菌群落丰富度

和多样性低于 CK。Coverage 指数表明样本测序深

度足以反映群落真实组成。其中，处理 48 h 与 CK

差异显著，处理 96 h 与 CK 无显著差异（图 3）。 
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*表示差异显著（P<0.05）。 
* indicates significant difference (P<0.05). 

图 2  球孢白僵菌处理蚁巢后细菌群落多样性指数变化 
Fig. 2  Changes in bacterial community diversity index after treatment of ant nests with B. bassiana 

 

 
 

*表示差异显著（P<0.05）；**表示差异极显著（P<0.01）；***表示差异极显著（P<0.001）。 
* indicates significant difference (P<0.05); ** indicates extremely significant difference (P<0.01);  

*** indicates extremely significant difference (P<0.001) . 

图 3  球孢白僵菌处理蚁巢后真菌群落多样性指数变化 
Fig. 3  Changes in fungi community diversity index after treatment of ant nests with B. bassiana 
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2.3  球孢白僵菌侵染蚁巢不同时间后微生物

群落组成变化 

2.3.1  细菌群落  通过对各处理细菌门水平相对

丰度进行分析发现，变形菌门（Proteobacteria）

和放线菌门（Actinobacteria）在蚁巢土壤细菌群

落中占据主导地位，其次是绿弯菌门（Chlorof-

lexi）和酸杆菌门（Acidobacteria）。球孢白僵菌

处理蚁巢后显著提高了变形菌门的相对丰度

（P<0.05），降低了绿弯菌门和酸杆菌门的丰度， 

而对放线菌门的相对丰度无显著影响（图 4A）。

从 属 水 平 相 对 丰 度 来 看 ， 不 动 杆 菌 属

（Acinetobacter）在蚁巢土壤细菌群落中为优势

菌群，其次为 unclassified_f_Micrococcaceae 和

unclassified_f_Enterobacteriaceae。球孢白僵菌处

理蚁巢后显著提高了不动杆菌属的丰度，降低了

unclassified_f_Micrococcaceae 和 unclassified_ 

f_Enterobacteriaceae 的丰度，unclassified_f_Enter-

obacteriaceae 的丰度在处理 48 h 后显著升高，处 

 

 
 

A：门水平；B：属水平。 
A: Phylum level; B: Genus level. 

图 4  球孢白僵菌侵染蚁巢不同时间后细菌群落组成变化 
Fig. 4  Changes in bacterial community composition after infection of ant nests by B. bassiana at different times 
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理 96 h 后丰度下降，但仍高于 CK（图 4B）。 

2.3.2  真菌群落   真菌群落门水平的相对丰度

中，子囊菌门（Ascomycota）在蚁巢土壤真菌群

落中占据主导地位，其次为 unclassified_k_Fungi、

霉菌门（Mortierellomycota）和担子菌门（Basi-

diomycota）。球孢白僵菌处理蚁巢显著提高了子

囊菌门的相对丰度（P<0.05），降低了霉菌门

（Mortierellomycota）和担子菌门的丰度（图 5A）。

从属水平来看，处理组和 CK 之间的菌群组成差

异较大，球孢白僵菌处理组中增加了白僵菌属 

（Beauveria），且为优势菌群，CK 中未发现有

白僵菌属。其他优势菌为镰刀菌属（Fusarium）、

枝孢属（Cladosporium）和阿泽拉霉属（Arxiella），

球孢白僵菌处理蚁巢后显著降低了这 3 种优势菌

群的丰度（图 5B）。 

2.4  球孢白僵菌侵染蚁巢后细菌群落在不同

处理间的分布 

为便于统计多组或多个样本中所共有和独有

的物种数目，通过 Venn 图从属水平上比较直观

地表现不同处理土壤中细菌组成的相似性及重叠 

 

 
 

A：门水平；B：属水平。 
A: Phylum level; B: Genus level. 

图 5  球孢白僵菌侵染蚁巢不同时间后真菌群落组成变化 
Fig. 5  Changes in fungi community composition after infection of ant nests by B. bassiana at different times 



526 热 带 作 物 学 报  第 47 卷 

 

情况。结果表明，不同处理共有的细菌种类有 445

种（图 6A），除了未注释的物种外，主要优势菌

群 为 不 动 杆 菌 属 ， 占 比 为 9.79% ， 其 次 为

unclassified_f_Micrococcaceae 和 unclassified_f_ 

Enterobacteriaceae，占比分别为 5.75%和 5.69%（图

6B）。处理 48 h 中独有的细菌种类有 58 种，主要

优势菌株为厚壁菌门（Firmicutes）的芽孢杆菌属

（Psychrobacillus）和放线菌门的短小杆菌属

（ Curtobacterium ） ， 占 比 分 别 为 12.71% 和

10.45%；其次为沙门氏菌属（Salmonella）和布丘

氏菌属（Buttiauxella）（图 6C）。处理 96 h 中独

有的细菌种类有 92 种，主要优势菌属为红环菌属

（ Rhodocyclaceae ） ， 其 次 为 杜 擀 氏 菌 属

（Duganella）、氨基杆菌属（Aminobacter）和突

柄杆菌属（Prosthecobacte）（图 6D）。 

2.5  差异细菌功能预测 

对不同处理的差异细菌代谢通路进行分析表

明，这些差异细菌主要聚集在代谢通路（metabolic  

pathways）、次级代谢产物的生物合成（biosynth-

esis of secondary metabolites）、多种环境中的微

生物代谢（microbial metabolism in diverse envi-

ronments）、氨基酸的生物合成（biosynthesis of 

amino acids）、碳代谢（carbon metabolism）、双

组分系统（ two-component system）和核糖体

（ribosome）等代谢途径中，CK 中的富集程度

高于球孢白僵菌处理组（图 7A）。3 组处理共

有的细菌主要富集在代谢通路、次级代谢产物

的生物合成、多种环境中的微生物代谢、氨基

酸的生物合成和碳代谢等途径中，且 CK 的富集

程度高于球孢白僵菌处理组（图 7B）。处理 48 h

独有的细菌主要富集在代谢通路、次级代谢产

物的生物合成、多种环境中的微生物代谢和氨

基酸的生物合成途径中（图 7C）。处理 96 h 独

有的细菌主要富集在代谢通路、次级代谢产物

的生物合成、多种环境中的微生物代谢等途径

中（图 7D）。  

 

 
 

A：不同处理间物种数量分布 Venn 图；B：3 组处理共有细菌种类；C：处理 48 h 特有细菌种类；D：处理 96 h 特有细菌种类。 
A: Venn diagram of species distribution between different treatments; B: The same bacterial species in three treatments; C: Unique bacterial 

species of 48 h treatment; D: Unique bacterial species of 96 h treatment. 

图 6  球孢白僵菌侵染蚁巢后细菌群落在不同处理组间的分布 
Fig. 6  Distribution of bacterial communities among different treatment groups after infection of ant nests by B. bassiana 

 

3  讨论 

在自然条件下，蚁巢中白僵菌和绿僵菌的浓

度维持在较低水平，大多数蚂蚁巢穴及其周围的 

土壤中均有绿僵菌。土壤中绿僵菌的浓度不受蚂

蚁巢穴的影响，而白僵菌很少在蚁巢中发现[27]，

这表明绿僵菌与蚂蚁可以共存，但白僵菌可能被 
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A：处理间差异细菌；B：3 个处理共有细菌；C：处理 48 h 特有细菌；D：处理 96 h 特有细菌。 
A: Bacterial differences between treatments: B: The same bacteria in the three treatments; C: Unique bacterial species of 48 h treatment;  

D: Unique bacterial species of 96 h treatment. 

图 7  差异细菌 KEGG 通路功能预测 
Fig. 7  Function prediction of KEGG pathway in differential bacteria 

 
蚂蚁当作病原菌与土壤中其他微生物互作清除出

蚁巢。本研究结果显示，经球孢白僵菌处理的蚁

巢中球孢白僵菌能够得到大量富集，而未处理的

蚁巢中未发现球孢白僵菌，表明自然状态下球孢

白僵菌与红火蚁蚁巢很难共存。因此，球孢白僵

菌侵染红火蚁感病的关键是如何能够在蚁巢中成

功定殖。值得注意的是，球孢白僵菌作为蚁巢外

来接种物，在自然界中并不存在于蚁巢中，因此

球孢白僵菌施用时间、土壤采样方式和蚁巢的土

壤特征可能影响其与天然微生物组的相互作用效

果[3]。本研究中球孢白僵菌不同处理时长的土壤

细菌群落结构差异显著，处理 96 h 的细菌群落结
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构则逐渐趋于 CK，说明球孢白僵菌对蚁巢中细菌

群落的作用效果随着时间的推移而逐渐削弱，其

对蚁巢微生物群落的影响是短暂的，需要补充球

孢白僵菌菌群数量才能达到对蚁巢的主动控制。 

土壤中含有的微生物可以保护社会性昆虫免

受病原菌的入侵，土壤中的细菌群落具有降低生

物控制系统有效性的能力，并影响生物入侵的成

败。蚁巢中的微生物群落包含芽孢杆菌和放线菌。

尽管芽孢杆菌普遍具备抗菌活性，但在该群体中，

其主要功能可能更侧重于营养循环与环境调控；

而放线菌则在适宜条件下可产生抑制体外革兰氏

阳性菌的抗生素，包括其群落中的分离株，这些

放线菌被蚂蚁利用，以维护群体健康[28]。本研究

通过对球孢白僵菌处理前后蚁巢中细菌群落进行

分析，发现球孢白僵菌的施用明显改变了土壤细

菌群落组成，显著提高了变形菌门的相对丰度，

降低了绿弯菌门和酸杆菌门的丰度，而对放线菌

门的相对丰度无显著影响。虽然放线菌门在球孢

白僵菌处理组和 CK 丰度上无差异，但仍是蚁巢

土壤的优势菌，也有可能球孢白僵菌在土壤中的

应用是通过改变放线菌门群落组成或特定的分类

群，而不是改变整体菌群的多样性。进一步的差

异微生物功能分析表明，差异细菌主要聚集在代

谢通路、次级代谢产物的生物合成、多种环境中

的微生物代谢等通路中，球孢白僵菌可以直接与

蚁巢内的土壤微生物竞争营养物质和生存空间，其

产生的次生代谢产物（如抗生素、酶等）可能对其

他微生物具有抑制或杀灭作用，从而改变土壤微生

物群落的结构和组成[29]。因此，这些差异细菌类

群可能是球孢白僵菌成功定殖蚁巢的关键，其功

能有待进一步研究。 

由于昆虫的活动会改变土壤的理化性质，从

而改变微生物的群落结构 [30-31]。例如，黄墩蚁

（Lasius flavus）通过改变生物和非生物土壤特

性，增加了草根丛枝菌根（arbuscular mycorrhizal）

定殖，造成生长在蚁丘上的草地上部长度较短，

氮和磷浓度较高[32]。当环境改变时，如土壤被重

金属污染时，虽然蚂蚁群体的大小和生存会因为重

金属的存在而削弱，但是蚂蚁会增强对重金属的抵

抗力从而降低蚁巢内部金属含量，改善土壤环境[33]。

研究表明，不同生境条件下，红火蚁的筑巢行为

会改变土壤的性质和细菌群落结构，红火蚁定殖

巢穴的 pH 和氮含量显著增加，而重金属（如 Cr、

Pb、Cu 和 Ni）含量显著降低[16-17]。从细菌种类

来看，处理 48 h 中独有的优势菌为厚壁菌门的芽

孢杆菌属和放线菌门的短小杆菌属。非共生固氮

菌如芽孢杆菌属通过固氮酶的作用将大气中的氮

转化为铵态氮，是土壤氮素的重要来源。微球菌

科通过提升磷的有效性及加速有机物分解可促进

植物生长[34]。SONG 等[35]通过研究指出，微球菌

科可能通过调控土壤胶体电荷或离子通道活性增

强钾素的有效性。球孢白僵菌对蚁巢的侵染同样

改变了真菌群落结构，最明显的就是球孢白僵菌

处理组的白僵菌丰度明显增加。这可能是因为真

菌细胞启动了对土壤环境中渗透压和基质电位变

化的适应机制[36]，从而刺激真菌类群生长；另一

方面，在微生物和酶的作用下，有机物料分解释

放低分子量有机酸，促进土壤中盐基离子的释放
[37]，进一步刺激真菌活性，提高真菌群落多样性。

因此，未来可进一步对球孢白僵菌侵染前后土壤

理化性质进行评估，分析土壤理化性质与微生物

群落结构的相关性及研究次生代谢产物在球孢白

僵菌侵染蚁巢中发挥的重要作用。 

本研究存在一些局限性，高通量测序虽然能

够检测到更广泛的微生物，但对于微生物功能的

研究还不够深入。未来的研究可以结合宏基因组

学、转录组学等技术，进一步深入研究蚁巢微生

物群落的功能和代谢途径，以及球孢白僵菌与微

生物群落之间的相互作用机制，为红火蚁的生物

防治提供更有效的策略。 
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