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摘  要  黑水虻 Hermetia illucens L.是一种重要环境昆虫，广泛应用于有机废弃物无害化处理和资源化利

用。研究发现来自幼虫的肠道微生物可以促进黑水虻幼虫的生长发育，并提高废弃物转化效率，黑水虻幼

虫肠道微生物及其功能得到了广泛的关注。本研究系统综述了黑水虻幼虫肠道微生物的研究方法，以及近

年来肠道微生物在协助黑水虻幼虫生长、提高粪污处理效率和消减环境毒素（抗生素、重金属等）中的作

用，并进一步探讨未来黑水虻幼虫肠道微生物研究与利用需重点关注的方向，为黑水虻肠道微生物的研究

与利用提供参考。 
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Advances in research on the gut microbiota of the black soldier fly, 
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Abstract  Being an important environmental insect, the black soldier fly (Hermetia illucens L.) has been widely used for the 

disposal and utilization of organic waste. Recent studies have found that the gut microbiota of black soldier fly larvae can 

promote the larval growth, and enhance fecal transformation efficiency. This article reviews recent research on the gut 

microbiota of black soldier fly larvae, including the role of the gut microbiota in larval growth, fecal treatment efficiency, and 

the elimination of environmental toxins (antibiotics, heavy metals, etc.). Future prospects for research on, and the application 

of, the gut microbiota of black soldier fly larvae, are discussed. 
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肠道微生物是动物肠道中存在的各种微生

物的总称，包括细菌（>99%）、真菌、原生动物、

古菌等，健康的肠道微生物可以促进宿主正常生

长发育，提高宿主免疫力，而失衡的肠道微生物

则可能与诸多疾病如炎症性肠炎、肥胖、2 型糖

尿病、帕金森症及多种精神类疾病具有潜在的因

果关系，因此近年来肠道微生物的研究与应用得

到了广泛的关注，并取得了显著的成果（Kelly 
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et al., 2016; de Vos et al., 2022; Yan et al., 2022）。 

昆虫是地球上数量最多、分布最广泛的一个

动物类群，多样化的昆虫类群也进化出了多样化

的肠道微生物，与宿主协同进化，共同生存。白

蚁等昆虫可取食木材，其肠道中的微生物可以将

木质纤维素降解为单糖以供宿主利用（Brune, 

2014）；此外，肠道微生物还与宿主的解毒能力、

繁殖能力等密切相关（Gavriel et al., 2011; Wu 

et al., 2021a），因此，对昆虫肠道微生物的资源

进行发掘利用，进而指导生产，具有十分重要的

意义。 

黑水虻 Hermetia illucens L.学名亮斑扁角水

虻，英文俗名 Black soldier fly，是双翅目水虻科

扁角水虻属昆虫（Sheppard et al., 2002）。黑水虻

一生包括 4 个时期，分别为卵期、幼虫期、蛹期

及成虫期。其幼虫营食腐性，以畜禽粪便、餐厨

垃圾及其他有机废弃物为食，具有广泛的食性和

极强的抗逆性（喻国辉等, 2010）。黑水虻高效的

转化能力及强大的抗逆性与其肠道微生物密切

相关，目前已发现肠道微生物可促进黑水虻生长

发育（Yu et al., 2011; Mazza et al., 2020）和提高

幼虫抗逆性（Cai et al., 2018a）。黑水虻的肠道微

生物研究方兴未艾，为进一步促进对黑水虻幼虫

肠道微生物的研究与利用，本研究从黑水虻幼虫

肠道微生物的研究方法、肠道微生物的构成及其

功能等方面对研究进展开展阐述（图 1）。 
 

 
 

图 1  黑水虻幼虫肠道微生物的研究 

Fig. 1 Research of the gut microbiota of black soldier fly larvae 
 

1  黑水虻幼虫肠道微生物的研究

方法 

研究黑水虻幼虫肠道微生物的方法主要有 2

种，基于培养的方法和基于测序的方法。 

1.1  基于培养 

最初对黑水虻幼虫肠道微生物的研究是从

肠道内容物中分离纯化获得可培养的微生物，进

而对其进行研究利用。包括从鸡粪饲养的黑水虻

幼虫肠道中分离获得了 3 株具有促进黑水虻幼

虫生长发育的枯草芽胞杆菌 Bacillus subtilis（Yu 

et al., 2011）；从黑水虻幼虫中分离得到具有较强

产酶能力的芽胞杆菌（Jeon et al., 2011），分离得

到的 11 株真菌中有 3 株具有显著的抑菌活性

（Boccazzi et al., 2017）；Xiao 等（2018）使用从

幼虫肠道中获得的 B. subtilis BSF-CL 增强黑水

虻幼虫降解鸽粪的效率，并促进幼虫增重；

Callegari 等（2020）从黑水虻幼虫肠道分离获得

的 193 株微生物中，地衣芽胞杆菌 Bacillus 

licheniformis HI169 及 嗜 麦 芽 寡 养 单 胞 菌

Stenotrophomonas maltophilia HI121 可以促进黑
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水虻幼虫生长发育；Tegtmeier 等（2021b）也从

黑水虻幼虫肠道中分离获得了 105 株微生物；

Yang 等（2022）从黑水虻幼虫肠道中分离获得

了 5 株可以降解环丙沙星的微生物。这些微生物

的分离培养将有助于加深认识与利用黑水虻幼

虫肠道微生物。 

目前有关黑水虻幼虫肠道微生物的利用仍

处于起步阶段，基于培养的方法可以获得肠道微

生物纯培养物，进一步探究肠道微生物。但由于

肠道微生物种类繁多，依赖传统的培养方法不仅

耗时耗力，且仅能获得部分肠道微生物，大量的

微生物仍处于未培养状态，阻碍了对黑水虻幼虫

肠道微生物的认识及开发利用。 

1.2  基于测序 

近年来，高通量测序已经从第 1 代测序技术

发展至第 3 代测序技术，使用测序技术研究肠道

中复杂微生物的构成已成为不可或缺的手段，通

过测定肠道微生物宏基因组，克服了多数微生

物难培养缺点，还最大程度地还原肠道微生物

的构成。 

黑水虻幼虫肠道微生物的研究主要采用以 2

代测序为基础的 16S rDNA 测序技术，目前已发

表的黑水虻幼虫肠道微生物测序方法见表 1。现

有研究以使用标记基因描述特定时期的肠道细

菌构成为主，仅部分研究尝试对其肠道真菌及完

整生命周期肠道微生物构成进行研究，但又存在

培养条件不一、引物不同及样本量小等问题；而

宏基因组测序、转录组测序及蛋白质组测序的手

段目前在黑水虻肠道微生物研究中的应用则是

少之又少。因此，为进一步将黑水虻幼虫肠道微

生物的研究从相关性描述推进至因果分析，需要

更好地利用组学的方法，更为全面真实的对黑水

虻幼虫肠道微生物进行研究。 

基于测序的方法使得研究人员可以解析不

同微生物构成可能具有的生态功能，而基于测序

的方法使得研究人员可以在认识微生物构成的

基础上，建立肠道微生物与宿主生长发育及健康

之间的因果关联性，综合利用两种手段可实现对

黑水虻幼虫肠道微生物的认识与利用。 

2  黑水虻幼虫肠道微生物的构成及

影响因素 

肠道微生物与宿主的生长发育密切相关，目

前已知其可为宿主提供相应的营养物质，促进宿

主生长发育，为宿主构建合适的肠道环境，提高

宿主免疫力等。近年来，有关黑水虻幼虫肠道微

生物的研究多达几十篇，尽管其材料及方法不

一，但肠道微生物的构成却极为相似。如表 1 所

示，厚壁菌门（Firmicutes）在所有研究中均出

现，而放线菌门（Actinobacteria）、变形菌门

（Proteobacteria）及拟杆菌门（Bacteroidetes）

虽然未存在于所有研究中，但却极为常见；而部

分有关肠道中真菌的研究表明，担子菌门的微生

物在其肠道中为优势物种，而有关肠道中病毒及

原生动物的研究还未见报道。由于肠道属于半开

放的环境，肠道微生物的构成也会受到多种因素

影响，如培养基质、发育时间、肠道部位均会影

响微生物的构成。因此，就有关其微生物形成过

程、结构和影响因素的探究，对进一步全面理解

黑水虻幼虫肠道微生物及提高肠道微生物的利

用提供一定帮助。 

2.1  培养基质对肠道微生物构成的影响 

培养基质不同，黑水虻幼虫肠道微生物构成

不同。Jeon 等（2011）使用 3 种培养基质（餐厨

垃圾、大米及小牛饲料）培养黑水虻，并使用扩

增子测序的方法鉴定幼虫肠道微生物的构成，发

现不同食物类型及其含有的微生物会影响幼虫

肠道细菌多样性，其中餐厨垃圾处理组黑水虻幼

虫肠道具有更复杂的细菌种类，小牛饲料组次

之，而大米组由于营养结构单一，主要成分为碳

水化合物，其细菌种类最少；作者还发现有 36

种细菌在 3 种饮食类型中均存在，表明黑水虻幼

虫肠道中可能也具有独特的微生物组。后续研究

发现，使用不同培养基质（豆制品残渣、家禽粪

便、奶牛粪便、猪粪便、兔子粪便、啤酒糟及棉

籽压饼等）培养黑水虻幼虫，基质营养构成不同，

对应的黑水虻幼虫肠道微生物构成也存在差异，

但以厚壁菌门、变形菌门为主的微生物群始终存 
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表 1  黑水虻幼虫肠道微生物研究方法及微生物构成 

Table 1  The research methods and microbial compositions of the gut microbiota of black soldier fly larvae 

微生物构成 Microbial compositions 
培养基质 

Culture substrates 

饲养温度（℃） 
Feeding 

temperature (℃) 

幼虫数量
Number 
of larvae

引物 
Primers 细菌 Bacteria 真菌 Fungi 

参考文献 
References

餐厨垃圾、小牛饲料及

米饭 
Food waste, calf forage 
and cooked rice 

\ \ 27f/518r 拟杆菌、变形菌、厚壁菌、

放线菌 
Bacteroidetes, Proteobacteria, 
Firmicutes, Actinobacteria 

\ Jeon et al., 
2011 

盖恩斯维尔日粮 
Gainesville diet 

27 2 28f/519r 拟杆菌、变形菌、厚壁菌、

放线菌 
Bacteroidetes, Proteobacteria, 
Firmicutes, Actinobacteria 

\ Zheng et al., 
2013 

鸡粪 
Chicken manure 

27.5 5 341f/806r 拟杆菌、变形菌、厚壁菌、

放线菌 
Bacteroidetes, Proteobacteria, 
Firmicutes, Actinobacteria 

\ Cai et al., 
2018a 

麦麸 
Wheat bran 

27.5 3 341f/806r
ITS5/ITS2

拟杆菌、变形菌、厚壁菌 
Bacteroidetes, Proteobacteria, 
Firmicutes 

担子菌 
Basidiomycota 

Cai et al., 
2018b 

盖恩斯维尔日粮，果蔬

混合物等 
Gainesville diet, fruit and 
vegetable mixtures, etc 

27 10 V3/V4 拟杆菌、变形菌、厚壁菌、

放线菌 
Bacteroidetes, Proteobacteria, 
Firmicutes, Actinobacteria 

\ Bruno et al., 
2019 

餐厨垃圾 
Food waste 

\ 1 V4/V5 变形菌、厚壁菌 
Proteobacteria, Firmicutes 

\ Jiang et al., 
2019 

鸡粪、猪粪、牛粪等 
Chicken manure, pig 
manure, cow manure, etc 

\ \ V3/V4 变形菌、厚壁菌、放线菌 
Proteobacteria, Firmicutes,  
Actinobacteria 

\ Awasthi et al., 
2020 

鸡饲料 
Chicken feed 

25 3 339f/907r 变形菌、厚壁菌、放线菌 
Proteobacteria, Firmicutes, 
Actinobacteria 

\ Cifuentes  
et al., 2020 

麸皮和玉米粉混合物 
Wheat bran and corn 
flour mixture 

27 21 338f/806r 拟杆菌、变形菌、厚壁菌、

放线菌、TM7 
Bacteroidetes, Proteobacteria, 
Firmicutes, Actinobacteria, TM7

\ Huang et al., 
2020 

鸡饲料、草屑及果蔬混

合物 
Chicken feed, cut grass, 
fruit and vegetable mixture 

27 20 515f/806r 拟杆菌、厚壁菌、放线菌 
Bacteroidetes, Firmicutes, 
Actinobacteria 

\ Klammsteiner
et al., 2020 

豆粕 
Soya meal 

29 \ 314f/806r 变形菌、厚壁菌、放线菌 
Proteobacteria, Firmicutes, 
Actinobacteria 

\ Liu et al., 
2020 

餐厨垃圾、豆制品残渣 
Food waste, soybean mash 

\ 12 V3/V4 拟杆菌、变形菌、厚壁菌 
Bacteroidetes, Proteobacteria, 
Firmicutes 

\ Shelomi et al., 
2020 

麦麸 
Wheat bran 

30 5 338f/806r 拟杆菌、变形菌、厚壁菌、

放线菌 
Bacteroidetes, Proteobacteria, 
Firmicutes, Actinobacteria 

\ Wu et al., 
2020 
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续表 1 (Table 1 continued) 

微生物构成 Microbial compositions 
培养基质 

Culture substrates 

饲养温度（℃） 
Feeding 

temperature (℃) 

幼虫数量
Number 
of larvae

引物 
Primers 细菌 Bacteria 真菌 Fungi 

参考文献
References

日粮、餐厨垃圾、家

禽粪便等 
Diets, food waste, poultry 
manure, etc 

\ \ V3/V4 拟杆菌、变形菌、厚壁菌 
Bacteroidetes, Proteobacteria, 
Firmicutes 

\ Zhan et al., 
2020 

猪粪、鸡粪 
Pig manure, chicken 
manure 

27.5 5 \ 拟杆菌、变形菌、厚壁菌 
Bacteroidetes, Proteobacteria, 
Firmicutes 

\ Ao et al., 
2021 

鸡饲料 
Chicken feed 

27 \ \ 拟杆菌、变形菌、厚壁菌、

放线菌 
Bacteroidetes, Proteobacteria, 
Firmicutes, Actinobacteria 

\ Gorrens 
et al., 2021

标准谷物饲料，啤酒

糟混合物等 
Standard grain-based 
feed, a mix of brewer’s 
spent grain, etc 

30 \ \ 拟杆菌、变形菌、厚壁菌、

放线菌 
Bacteroidetes, Proteobacteria, 
Firmicutes, Actinobacteria 

\ Greenwood 
et al., 2021

餐厨垃圾、鸡饲料 
Food waste, chicken feed 

\ 5 515f/806r 拟杆菌、变形菌、厚壁菌 
Bacteroidetes, Proteobacteria, 
Firmicutes 

\ Klammsteiner 
et al., 2021

豆粕、土霉素菌渣及

混合物 
Soya meal, oxytetracycline 
bacterial residue and 
mixture 

29 10 314f/806r 拟杆菌、变形菌、厚壁菌 
Bacteroidetes, Proteobacteria, 
Firmicutes 

\ Liu et al., 
2021a 

稻草 
Rice straw 

29 10 314f/806r 拟杆菌、变形菌、厚壁菌、

放线菌 
Bacteroidetes, Proteobacteria, 
Firmicutes, Actinobacteria 

\ Liu et al., 
2021b 

酿酒厂废谷物、餐厨

垃圾等 
Brewers’ spent grains, 
kitchen food waste, etc 

\ 20 314f/805r
F5/R5 

拟杆菌、变形菌、厚壁菌 
Bacteroidetes, Proteobacteria, 
Firmicutes 

子囊菌 
Ascomycota 

Tanga et al., 
2021 

鸡饲料、棉籽压饼 
Chicken feed, cottonseed 
press cake 

27 9\6 341f/806r
fITS7/ITS4

厚壁菌、放线菌 
Firmicutes, Actinobacteria 

子囊菌 
Ascomycota 

Tegtmeier 
et al., 2021a

鸡饲料 
Chicken feed 

27 3 341f/806r 变形菌、厚壁菌、放线菌 
Proteobacteria, Firmicutes, 
Actinobacteria 

\ Tegtmeier 
et al.,  
2021b 

麦麸 
Wheat bran 

30 3 338f/806r 拟杆菌、变形菌、厚壁菌、

放线菌 
Bacteroidetes, Proteobacteria, 
Firmicutes, Actinobacteria 

\ Wu et al., 
2021a 

猪粪 
Pig manure 

30 30-50 314f/805r 拟杆菌、变形菌、厚壁菌、

放线菌 
Bacteroidetes, Proteobacteria, 
Firmicutes, Actinobacteria 

 Wu et al., 
2021b 

鸡饲料、蔬菜废料 
Chicken feed,  
vegetable waste 

27 4 ITS1/ITS4   Varotto 
Boccazzi 
et al., 2017

 



·1638· 应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology 60 卷 

 

 

在，可能为其核心微生物，有助于幼虫生长发育

（Lalander et al., 2019; Shelomi et al., 2020; 

Greenwood et al., 2021; Klammsteiner et al., 2021; 
Tanga et al., 2021; Tegtmeier et al., 2021a; Wu  
et al., 2021b; Yang et al., 2022）。 

除营养构成外，在畜禽粪便等废弃物中，抗

生素及重金属污染问题也极为严重，而黑水虻在

处理养殖废弃物的同时，对于抗生素消除及重金

属富集同样具有一定作用，因此，通过测定其肠

道微生物构成并进一步利用其肠道微生物，有助

于高效绿色处理畜禽废弃物。Cai 等（2018a）通

过测定在含有四环素的鸡粪中生长的无菌幼虫

及正常幼虫的肠道微生物，发现拟杆菌、厚壁菌、

变形菌及放线菌为鸡粪培养后正常幼虫组肠道

主要构成，而拟杆菌、变形菌和放线菌是鸡粪培

养后无菌幼虫组肠道主要构成，且其肠道微生物

有助于抗生素抗性基因的降解。同年，Cai 等

（2018b）通过测定含有四环素的麦麸上生长的

无菌及正常黑水虻幼虫肠道微生物发现，无四

环素环境中幼虫肠道微生物主要为变形菌门和

厚壁菌门，而暴露于四环素后，变形菌门及厚

壁菌门丰度降低，但拟杆菌门丰度增加，且真

菌中的担子菌丰度也迅速增加，推测这两类微

生物可能具备一定的四环素耐受能力，而添加

幼虫肠道中分离纯化的皱落假丝酵母 Candida 

rugosa、白地霉 Galactomyces geotrichum、阿氏

丝孢酵母 Trichosporon asahii 及黏质沙雷氏菌

Serratia marcescens 至无菌幼虫体系中可显著提

高四环素降解率，进一步说明肠道微生物有助

于提高宿主抗逆性。培养基质中低剂量的铜、

镉及锌不会抑制黑水虻幼虫生长，而会在虫体

内部分积累，同时暴露于高浓度重金属后，幼虫

肠道微生物多样性降低，而部分如布鲁氏菌

Brucellaceae、肠杆菌 Enterobacteriaceae、产碱

菌 Alcaligenaceae、弯曲杆菌 Campylobacteraceae、

肠球菌 Enterococcaceae 及芽孢杆菌 Bacillaceae

等微生物在幼虫肠道中富集，这些微生物极有

可能增强了宿主对重金属的耐受性（Wu et al., 

2020, 2021a, 2021b），也说明未来通过定向改变

黑水虻幼虫肠道微生物来增强其特殊性能的可

行性。 

2.2  幼虫不同生命阶段及部位的微生物构成 

目前不同培养基质对其肠道微生物的影响，

仅得到了一定时间点上黑水虻幼虫肠道微生物

组成的数据，但这些微生物是长期存在于肠道

中，还是仅暂时停留，仅通过一次测定还不能进

行判断，需要测定完整生命周期中肠道微生物构

成的变化才能进行更为准确的描述。Zheng 等

（2013）通过测定同种培养基质（盖恩斯维尔日

粮）培养的不同时期黑水虻内部微生物的构成发

现，不同生命阶段的细菌多样性相似，但卵期细

菌多样性最低；Jiang 等（2019）通过测定餐厨

垃圾培养的幼虫肠道微生物发现，培养前 5 日龄

的 幼 虫 肠 道 中 最 丰 富 的 属 为 肠 球 菌 属

Enterococcus，而培养 2、4、6、8 和 10 d 的幼

虫肠道中最丰富的属分别为无性单胞菌属

Dysgonomonas、无性单胞菌属、扁球菌科未知

属（ Planococcaceae unknown ）、芽孢杆菌属

Bacillus，芽孢杆菌属；Li 等（2023）通过测定

人工饲料（玉米粉︰麦麸=1︰3）培养的 1-6 龄

黑水虻幼虫肠道微生物构成发现，不同龄期幼虫

细菌群落的变化主要集中于属水平，1-6 龄最丰

富的属分别为克雷伯氏菌属 Klebsiella、梭菌属

Clostridium、普罗维登斯菌属 Providencia、无性

单胞菌属、无性单胞菌属及普罗维登斯菌属，而

在门水平，放线菌门、拟杆菌门、厚壁菌门及变

形菌门在所有龄期幼虫肠道中均存在。 

宿主自身的特性同样会影响肠道微生物的

构成，进而与宿主共同构建出更有利于底物降解

的微生物群。Bruno 等（2019）发现黑水虻幼虫

中肠的不同部位 pH 不同（前部呈酸性，中部呈

强酸性而后部偏碱性），其微生物多样性也随之

变化（前部多样性最高，中部逐渐减少而后部最

少），但微生物数量却与之相反；3 种基质中（盖

恩斯维尔日粮、果蔬混合物及鱼粮）鱼粮对于微

生物构成的影响最大。鱼粮培养幼虫后，中肠后

部变形菌门丰度更高，普罗维登斯菌属为优势

属，而前部和中部的厚壁菌门丰度更高，嗜肽菌

属 Peptoniphilus 及普罗维登斯菌属为优势属，说

明除饮食外，肠道不同部位 pH 的变化在一定程

度上会对微生物构成造成影响。  
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但目前对于不同培养基质及其营养如何影

响幼虫肠道微生物构成的认识仍然不足，对于幼

虫不同发育阶段及其肠道不同部位如何影响微

生物构成的认识同样不足，需进行更多对于肠道

微生物构成及功能的深入研究，以便揭示其规

律，在不同培养条件下，添加或补充对应微生物

来提高幼虫生长性能。 

3  幼虫肠道微生物功能 

有关肠道微生物利用的研究主要为分离培

养获得纯培养物，进而进行体外或体内实验（无

菌或正常环境），探究利用肠道微生物改良宿主

性状的可能性。目前已发现肠道微生物可以促进

黑水虻生长发育，加速底物降解，同时有助于消

减有毒物质等功效。 

3.1  促进黑水虻生长 

Yu 等（2011）首次利用黑水虻幼虫肠道中

分离获得的 3 株枯草芽胞杆菌 B. subtilis 研究了

促进黑水虻幼虫生长发育的功能，在鸡粪饲养黑

水虻的体系中，与空白处理相比，添加 3 株枯草

芽胞杆菌可以显著增加预蛹及蛹重，缩短预蛹时

间。Callegari 等（2020）从盖恩斯维尔日粮饲养

的黑水虻幼虫肠道中共筛选获得 193 个分离株，

将其中 2 个具有协同能力的菌株（地衣芽胞杆菌

B. licheniformis HI169 及嗜麦芽寡养单胞菌 S. 

maltophilia HI121）添加至盖恩斯维尔日粮中饲

养黑水虻幼虫，发现相较于空白处理，添加 S. 

maltophilia HI121 对于黑水虻幼虫的生长发育无

显著促进作用，而添加 B. licheniformis HI169 及

其与 S. maltophilia HI121 的混合物对于黑水虻

的幼虫虫重、预蛹重等均具有显著的促进作用；

Li 等（2023）分离获得的肠道微生物中，相较于

无菌空白处理，在无菌系统中添加 BSF 1-6（分

别 为 普 罗 维 登 斯 菌 属 、 柠 檬 酸 杆 菌 属

Citrobacter、克雷伯氏菌属、变形杆菌属 Proteus、

苍白杆菌属 Ochrobactrum 和无性单胞菌属微生

物）可以增加幼虫虫重（BSF 1、BSF 2、BSF 3、

BSF 5 及 BSF 6）和蛹重（BSF 1、BSF 2、BSF 3、

BSF 5），并提高预蛹率（BSF 1、BSF 2、BSF 3、

BSF 4、BSF 5 及 BSF 6）和羽化率（BSF 1、BSF 

2、BSF 3、BSF 5 及 BSF 6）；当宿主处于不良的

发育环境时，肠道微生物的改变不仅促使宿主维

持正常的生长发育，同时可协助宿主抵抗、适应

乃至改变不良环境。 

在模式昆虫果蝇中研究发现，肠道微生物可

通过产生 B 族维生素尤其是核黄素（维生素 B2）

及叶酸（维生素 B9）来维持果蝇的正常生长发

育，而在黑水虻幼虫的研究中同样发现，添加卵

表细菌贝莱斯芽胞杆菌 Bacillus velezensis EEAM 

10B 可为黑水虻幼虫提供核黄素进而维持幼虫正

常发育（Wong et al., 2014; Douglas, 2017; Pei 

et al., 2022）。肠道微生物对于黑腹果蝇 Drosophila 

melanogaster 的脂质及蛋白质积累同样具有重要

影响，研究发现醋杆菌科 Acetobacteraceae 的产

物乙酸可以作为信号分子调节果蝇中的胰岛素

信号传导，进而减少脂质积累（Shin et al., 2011）；

酵母菌 Saccharomyces 等微生物通过产生限制果

蝇蛋白质合成的氨基酸促进果蝇的蛋白质积累

（Leitão-Gonçalves et al., 2017）。肠道微生物有

关促进黑水虻蛋白质积累、减少脂肪积累的研究

目前还未见报道。由于黑水虻幼虫的饲料化利用

要求幼虫具备更高的蛋白质含量，同时尽可能降

低脂质含量，因此，肠道微生物及维生素营养对

黑水虻幼虫生长发育的影响仍需进一步探究。 

3.2  降解有毒物质、抑制病原 

Cai 等（2018b）从添加四环素麸皮饲养的黑

水虻幼虫肠道中分离培养微生物，获得了 6 株可

降解四环素的菌株：沙雷氏菌 Serratia sp.、阿氏

丝孢酵母、库德里阿兹氏毕赤酵母 Pichia 

kudriavzevii、皱褶假丝酵母、白地霉、黏质沙雷

菌，其中阿氏丝孢酵母、皱褶假丝酵母、白地霉、

黏质沙雷菌可增强无菌幼虫降解四环素的能力；

Yang 等（2022）从含有高浓度的抗生素环丙沙

星的人工饲料及鸡粪饲养的黑水虻幼虫肠道中

分离获得 2 株细菌肺炎克雷伯菌 Klebsiella 

pneumoniae 及奇异变形杆菌 Proteus mirabilis 及

3 株真菌地霉菌 Geotrichum sp.、库德里阿兹氏

毕赤酵母及阿氏丝孢酵母，均可降解环丙沙星，

添加 5 株菌至无菌黑水虻体系中均可显著提高
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环丙沙星降解率，同时可提高无菌幼虫的存活率

与虫体均重；Bosch 等（2017）利用含有不同浓

度黄曲霉素 B1（Aflatoxin B1）的家禽饲料饲喂

黑水虻幼虫后，发现黄曲霉素 B1 不会影响幼虫

体重及存活率；Suo 等（2023）从幼虫肠道中分

离获得 25 个可降解黄曲霉素 B1 的菌株，其中嗜

酸寡养单胞菌 Stenotrophomonas acidaminiphila 

A2 可在体外降解 94%的黄曲霉素 B1，将 S. 

acidaminiphila A2 添加至黑水虻体系中，可完全

降解黄曲霉素 B1；Correa 等（2019）从鸡粪培

养的黑水虻幼虫肠道中分离获得了 25 株真菌菌

株 ， 其 中 一 株 多 裂 金 孢 菌 Chrysosporium 

multifidum 培养的上清具有较好抑制耐甲氧西林

金黄色葡萄球菌(MRSA)的能力；Tegtmeier 等

（2021b）从鸡饲料饲养的黑水虻幼虫肠道中分

离获得了 105 个菌株，其中 15 个分离株可在平

板上对包括金黄色葡萄球菌 Staphylococcus 

aureus、大肠杆菌 Escherichia coli 及铜绿假单胞

菌 Pseudomonas aeruginosa 在内的至少一种病原

菌有拮抗作用，这些微生物可能有助于维持在畜

禽粪便及餐厨垃圾等恶劣环境中生长的黑水虻

幼虫健康。黑水虻幼虫耐受及富集铜、镉及锌等

重金属的过程中，肠道微生物的丰度发生了变

化，但微生物发挥的功能尚不清楚，未来通过研

究可进一步利用肠道微生物增强对于畜禽粪便

乃至土壤中重金属的净化处理（Wu et al., 2020, 

2021a, 2021b）。 

在对小鼠及黑腹果蝇的研究中发现，肠道微

生物产生的短链脂肪酸（SCFAs）及抗菌肽等与

宿主免疫密切相关（Rooks and Garrett, 2016; 

Douglas, 2018）；而包括乙酸等在内的微生物产

生的挥发物可调控宿主的运动、取食、昼夜节律

及产卵等行为（Voigt et al., 2016; Vuong et al., 

2017; Wong et al., 2017; Kim et al., 2018）。相较

于小鼠及黑腹果蝇肠道微生物的研究，目前黑

水虻幼虫肠道微生物的研究仍较为滞后，有关

黑水虻幼虫微生物功能的探究亦有限，研究幼

虫行为、强大的废弃物降解和环境毒素消减能

力与肠道微生物的因果关系将具有巨大的应用

潜力。 

4  展望 

黑水虻幼虫肠道微生物构成数据多基于扩

增子测序数据，而对于微生物的功能描述大多基

于丰度变化进行预测，尽管已有部分实验完成了

从相关性到因果联系的跨越，但这些菌株相较于

庞大的宿主肠道微生物来说微不足道，且目前尚

未见有大规模系统性分离黑水虻幼虫肠道微生

物的报道，本研究认为，对于其肠道微生物的进

一步了解与利用必须依赖于更加全面的纯培养

物的获取。后续对于黑水虻幼虫肠道微生物的研

究可从目前肠道微生物的构成描述更多地转变

为肠道微生物与特定功能的因果联系，利用基因

组学手段对其功能进行预测，结合宏培养组学等

手段加强纯培养物的获取，在利用肠道微生物增

强宿主自身性能及提高对各种废弃物利用效率

的同时，深入挖掘其宝贵的肠道微生物资源，充

分利用乃至改造黑水虻幼虫肠道微生物，进而绿

色经济高效地处理有机废弃物。 
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