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摘要：【目的】人工微宇宙条件下测试粘细菌捕食对微生物群落结构的影响，模拟粘细菌捕食对微生态

系统的调控作用。【方法】采用 Lawn predation 法，测定粘细菌 EGB 对 9 种猎物菌的捕食直径，以确定

其对猎物菌的捕食能力。通过高通量测序技术分析粘细菌捕食引起的微生物群落结构变化。【结果】粘

细菌 EGB 对 9 种不同猎物菌的捕食能力差异显著，粘细菌对热带芽孢杆菌的捕食能力显著高于其他细

菌(P<0.05)。在含有 9 种猎物细菌的人工微宇宙系统中添加不等量粘细菌，均可显著降低细菌群落的多

样性指数(Shannon)。PCoA 结果表明粘细菌捕食可影响微宇宙微生物群落结构。人工微宇宙培养 24 h

后，7 种猎物菌相对丰度显著降低(LefSe，P<0.05)，但洋葱伯克霍尔德菌的相对丰度显著升高(P<0.05)。

人工微宇宙实验的结果表明，粘细菌添加是造成其微生物群落结构改变的主要影响因素，且添加最小剂

量的粘细菌(1 mL)也有显著的影响效果；随着培养时间的增加，洋葱伯克霍尔德菌是唯一能抵抗粘细菌

捕食并具有较高丰度的猎物细菌。【结论】粘细菌捕食能够调控微宇宙中微生物的群落结构，为其对土

壤生态的调控研究奠定了理论基础。 
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捕食性细菌广泛存在于土壤中，因其捕食其

他细菌类群，被认为是影响细菌多样性的关键因

素之一[1]。粘细菌(myxobacteria)是典型的土生捕

食性细菌，分布于各种各样的土壤环境中，每克

土壤中的粘细菌数目约为 2000–75000[2]。粘细菌

也是一类具有复杂多细胞行为的杆状单细胞革兰

氏阴性细菌 [3]，能形成多细胞的子实体(fruiting 

body)结构和抗逆性较强的粘孢子(myxospore)。粘

细菌是捕食性细菌的重要组成部分，粘细菌根据

食性的不同将其分为溶细菌类群和溶纤维素类群 
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两大类群。绝大多数培养的粘细菌属于溶细菌类

群，该类群能分解利用细菌，但不能利用纤维素；

溶纤维素类群可以利用纤维素和糖类，不捕食活

性菌，但可以降解利用死细菌。粘细菌能通过多

重捕食机制捕食细菌及真菌，被称为是“社会性的

细菌”(social bacteria)，是调节土壤群落结构和功

能的关键性细菌[4]。 

捕食在生态系统中起着重要的生态作用，这

在高等生物 [5]以及病毒(噬菌体)和原生生物于自

然和人工生态系统中捕食微生物的研究 [6–8]中已

经得到了很好的证明。粘细菌作为潜在的能调控

土壤微生物群落的捕食性细菌具有以下几个特

点：首先，粘细菌在农业土壤中具有相对较高的

丰度，并且与其他捕食性细菌相比，粘细菌捕食

的猎物范围更为广泛。粘细菌的捕食范围基本包

括土壤中所有的生物类群，包括革兰氏阴性菌、

革兰氏阳性菌、真菌、原生动物和线虫等[9]。第二，

粘细菌的捕食策略与其他捕食性细菌不同。粘细

菌主要采用“狼群捕食(wolf-pack)”策略[10]，与其他

捕食性细菌相比，效率更高也更全面。单个的粘

细菌细胞也有能力捕食溶解 20 个大肠杆菌细胞。

第三，粘细菌的基因组要显著大于其他捕食性细

菌，其基因组大小 5.7–12.7 Mbp，而其他捕食性

细菌如 Lysobacter[11]和 Herpetosiphon spp.[12]的基

因组大小只有 6.0–6.3 Mbp。第四，粘细菌能够感

知土壤中其他细菌群感效应释放的信号分子酰基

高丝氨酸内酯(acylhomoserine lactones，AHL)[13]，

并作出相应的捕食变化。第五，细菌基因组中编

码信号蛋白可以评估细菌潜在的适应能力[14]，双

组分系统(two-component system，TCS)是细胞通路

中最大的蛋白家族，并且可以触发多种多样的生

理学行为调整对各种不同的刺激作出反应，包括

在基因表达、酶促反应以及蛋白之间的相互作用

等方面作出调整[15–16]。粘细菌的 TCS 数量要高于

其他捕食性细菌，推测粘细菌是具有较强适应能

力的捕食者。 

粘细菌作为潜在的能调控土壤微生物群落结

构的捕食性细菌，其生物学特性如栖息环境、细

胞结构、基因组与系统发育、运动与群集行为、

子实体与粘孢子的形成以及次生代谢产物的生理

活性等已经有大量的文献报道[17–18]。长期以来，

粘细菌由于难以培养而未得到深入研究与广泛应

用，目前关于捕食性细菌在土壤生态中的研究还

比较少。近年来，随着现代高通量测序技术的快

速发展，越来越多的研究者开始关注捕食性细菌

对土壤生态的调控研究。粘细菌 EGB 是一株具有

多种糖苷水解酶活性和多重生防效果的捕食性细

菌[19–21]。但目前为止，有关粘细菌 EGB 对土著细

菌的捕食性能、对土壤生态系统具体的调控作用

及其对土壤环境中微生物群落结构的调控作用和

机理研究还未见报道。由于土壤生态环境中微生

物群落结构比较复杂，研究粘细菌对自然环境下

土壤微生物群落结构和组成的调控作用较为困

难。故此，本研究以土壤中分离出的 9 种土著微

生物作为粘细菌的猎物菌，探究粘细菌 EGB 在平

板培养中对不同猎物菌的捕食能力差异；同时利

用 TM 液体培养基构建仅有粘细菌 EGB 和少量土

著微生物的人工微宇宙系统，通过改变粘细菌的

添加量，模拟粘细菌捕食对微生态系统的调控作

用，通过高通量测序探究粘细菌在结构简单的人

工微宇宙中对微生物群落结构和组成的作用，以

期为进一步研究粘细菌 EGB 对土壤生态系统的调

控作用提供理论基础。 
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1  材料和方法 

1.1  材料 

1.1.1  供试菌株：产左聚糖微杆菌(Microbacterium 

laevaniformans)、 快 生 型 大 豆 根 瘤 菌 (Rhizobium 

fredii) 、 洋 葱 伯 克 霍 尔 德 菌 (Burkholderia 

cenocepacia) 、 恶 臭 假 单 胞 菌 (Pseudomonas 

putida) 、 胡 萝 卜 软 腐 病 果 胶 杆 菌 胡 萝 卜 亚 种

(Pectobacterium carotovorum subsp. carotovorum)

和粘细菌 EGB (Corallococcus sp.) EGB 均由南京

农业大学崔中利教授课题组提供，热带芽孢杆菌

(Bacillus tropicus) 、 产 脲 节 杆 菌 (Arthrobater 

ureafaciens)、硝酸寡养单胞菌(Stenotrophomonas 

nitritireducens)和不动杆菌(Acinetobater baylyi)由

中国科学院南京土壤研究所王辉研究员课题组提

供。9 种猎物细菌均筛选自土壤，产左聚糖微杆菌、

热带芽孢杆菌和产脲节杆菌为革兰氏阳性菌，其

余 6 种为革兰氏阴性菌。 

1.1.2  培养基：CTT 固体培养基(Casein Peptone 

10 g，MgSO4·7H2O 1.97 g，KH2PO4/K2HPO4 Buffer 

(pH 7.6) 1 mmol/L ， Tris·HCl Buffer (pH 7.6)      

10 mmol/L，Agar 15 g，H2O 1000 mL，pH 7.6)；

LB 液体培养基(Tryptone 10 g，Yeast extract 5 g，

NaCl 10 g，H2O 1000 mL)；YMA 固体培养基(Yeast 

extract 1 g，Mannitol 10 g，K2HPO4 0.5 g，MgSO4 

0.2 g，NaCl 0.1 g，CaCO3 1 g，Agar 15 g，H2O  

1000 mL，pH 7.6)；WAX 固体培养基(CaCl2·2H2O 

1 g，HEPES 0.5 g，Agar 15 g，H2O 1000 mL，    

pH 7.2)；TM 液体培养基(50 mmol/L Tris，pH 7.8，

1 mmol/L MgSO4)；TPM 液体培养基(50 mmol/L 

Tris，pH 7.8，1 mmol/L MgSO4，1 mmol/L potassium 

phosphate)。 

1.2  粘细菌对 9 种猎物菌的捕食活性 

粘细菌对猎物菌捕食活性的测定采用 Lawn 

predation 法[22]。将 9 种被捕食菌(实验室保藏)在

LB 与YMA液体培养基中培养16–18 h，在4000 r/min

离心 30 min 后，将沉淀细胞洗涤后再悬浮到 TM

液体培养基(50 mmol/L Tris，pH 7.8，10 mmol/L 

MgSO4)中，重悬 2 次，后将其涂布于直径 14 cm

的 WAX 琼脂平板上，干燥成均匀的猎物菌膜。粘

细菌菌株在 30 °C 的 CTT 液体培养基中培养 5–7 d，

获得密度较高的培养物(OD600 接近 2)，然后以

4000 r/min 离心 30 min，菌体在 TM 液体培养基中

洗涤、离心，取 10 μL 的沉积细胞滴加于猎物菌

膜上。每 24 h 记录粘细菌捕食直径，作为捕食性

活动的衡量指标。每处理重复 6 次。粘细菌 EGB

对 不 同 猎 物 菌 的 捕 食 活 性 差 异 采 用 方 差 分 析

(PREMANOVA)进行评估，并用 R 3.4.1 (www.r- 

project.org)进行绘图。 

1.3  粘细菌对人工微宇宙中猎物菌的驱动作用 

利用实验室保存的粘细菌 EGB，通过构建人

工微宇宙体系，分析粘细菌对微环境中猎物菌的

捕食作用。将 9 种猎物菌和粘细菌分别在适宜的

培养基中培养至 OD600 值 0.8–1.0，离心洗涤 2 次，

然后将收集到的 10 种菌体重悬于 TPM 液体培养

基中，通过稀释菌液浓度，获得粘细菌和 9 种猎

物菌最终浓度如表 1 所示。将稀释后的 9 种猎物

菌培养液各取 50 mL 加入无菌锥形瓶中，振荡混

匀，在装有 0、1、5、20 mL 粘细菌稀释液的锥形

瓶中加入猎物菌混合液至 50 mL，构建人工微宇

宙体系，每个处理 3 个重复。在 0、12、24、36 h

分别取 1 mL 样品置于离心管中，直接用于基因组

DNA 的提取或–80 °C 冷冻保存备用。 
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表 1.  稀释菌液浓度 

Table 1.  Diluted bacterial concentration 

Type of strain OD600 
Copy number/ 
(CFU/mL) 

Corallococcus sp. EGB 0.553 3.67×106 

Microbacterium laevaniformans 0.557 3.5×106 

Rhizobium fredii 0.473 5.1×105 

Burkholderia cenocepacia 0.481 4.2×106 

Pseudomonas putida 0.466 2.4×107 

Pectobacterium carotovorum  
subsp. carotovorum 

0.481 5.0×106 

Bacillus tropicus 0.520 4.3×106 

Arthrobater ureafaciens 0.567 3.5×107 

Stenotrophomonas nitritireducens 0.527 3.0×106 

Acinetobater baylyi 0.457 6.2×106 

 

1.4  基因组 DNA 的提取、PCR 扩增和测序 

取 1 mL 样品于离心管中，高速离心收集样品

中的菌体，参照 MP FastDNA Spin Kit for Soil 试

剂盒说明提取样品基因组 DNA。使用 Bio-Tek 微

孔板分光光度计对 DNA 浓度和质量进行检测。用

引 物 515F (5′-GTGCCAGCMGCCGCGG-3′) 和

907R (5′-CCGTCAATTCMTTTRAGTTT-3′) 扩 增

16S rRNA 基因 V4–V5 区。PCR 扩增产物送由上

海凌恩生物信息科技有限公司的 Illumina MiSeq 

PE300 平台测序。 

1.5  序列分类注释和微生物群落结构分析 

根据测序下机数据，进行质量控制分析，

然后利用 QIIME 软件 [23]去除低质量及有嵌合体

序列，获得有效序列，并合并。基于 Ucluster

算法，以序列相似度≥97%为阈值，聚类合并

OTU 。 用 RDP 算 法 基 于 SILVA 数 据 库

(https://www.arb-silva.de/.com/)对 16S rRNA 细菌

OTU 进行分类注释。 

基于 OTU 分类注释结果，使用 T-test/ANOVA

计算添加不同粘细菌处理微宇宙系统中微生物群

落的 α-多样性(Shannon 指数、Simpson 指数、Chao1

指数以及 ACE 指数)并作图。利用 R 语言(3.4.1)

的 vegan、ggplots 包等对微生物群落的 β-多样性

(Bray-Curtis 距 离 ) 进 行 分 析 及 作 图 ， 基 于

Bray-Curtis 距离用主坐标轴分析(PCoA) 4 个处理

间微生物群落结构的差异[24]。基于零假设(两组之

间没有差异)检验处理组与对照组的相对丰度差

异，使用 Wilcoxon 秩和检验统计分析 4 个时间点

微生物群落在属水平上的菌群组成差异并作图。

计算样品中微生物两两间的 Peaonr 距离，并借助

R 的 pheatmap 包绘制菌种相关关系热图，进一步

探 究 微 宇 宙 中 微 生 物 间 的 相 互 关 系 。 利 用

FAPROTAX[25]，对微宇宙中的微生物群落进行功

能预测。 

2  结果和分析 

2.1  平板捕食实验 

平板捕食实验结果表明，粘细菌对 9 种猎物

菌均有捕食作用(图 1)。粘细菌对热带芽孢杆菌(G+)

和胡萝卜软腐病果胶杆菌(G–)的捕食活性较强，而

硝酸寡养单胞菌(G+)和洋葱伯克霍尔德菌(G–)较

难被粘细菌捕食。粘细菌对 9 种猎物菌的捕食直

径均随着培养时间的增加而增加(图 1)，但在培养

的中后期(48、72、96 h)，粘细菌对 9 种猎物细菌

的捕食能力存在显著差异(P<0.05)。粘细菌对热带

芽孢杆菌的捕食活性最强，而对洋葱伯克霍尔德

菌、快生型大豆根瘤菌和硝酸寡养单胞菌捕食最

差(图 1，P<0.05)。粘细菌对猎物菌的捕食与猎物

本身有关，猎物菌的革兰氏特性并不是影响粘细

菌捕食偏好性的主要因素。 
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图 1.  粘细菌对不同猎物菌的捕食活性 

Figure 1.  Predatory activity of myxobacteria to different prey bacteria. The horizontal axis is the species of prey 
bacteria. The vertical axis is the predatory diameter of myxobacteria. Different letters in the same period represent 
significant differences (P<0.05). 

 
2.2  微宇宙中微生物群落多样性差异分析 

微宇宙中添加不同剂量粘细菌的高通量测

序结果表明，通过对群落 Chao1 和 ACE 指数丰

富度分析(图 2-A、B)，添加粘细菌对微宇宙群

落微生物的丰富度基本无影响。无论是添加 1 mL、

5 mL 还是 20 mL 的粘细菌处理，微生物群落的

丰 富 度 与 不 添 加 粘 细 菌 处 理 相 比 基 本 没 有 变

化，如群落 Chao1 和 ACE 指数在不同剂量粘细

菌的处理下均维持在 11 左右。对群落的 Shannon

和 Simpson 多样性分析(图 2-C、D)，粘细菌捕

食导致群落多样性由高(无粘细菌)向低(有粘细

菌)转变。随着粘细菌的添加量的增加，微生物

群落的多样性不断下降。粘细菌捕食对微宇宙

群落丰富度基本没有影响，但能显著降低群落

多样性。 

为了探究微宇宙系统中影响微生物群落组

成的主要因素，本研究以 Bray-Curtis 距离进行

主 坐 标 分 析 (PCoA)， 结 果 如 图 3。 PCoA1 和

PCoA2 分别解释了 87%和 4.9%总的群落差异。

粘 细 菌 接 种 量 对 微 生 物 菌 落 组 成 影 响 显 著 (图

3-A)，在 PCo1 轴方向上，添加粘细菌(T1、T5

和 T20)的处理与 CK 之间差异明显，添加粘细菌

是造成微宇宙系统微生物群落改变的主要因素。

在 PCo2 轴方向上，T1、T5 和 T20 的样本之间

差异明显，说明粘细菌的添加量也在一定程度上

影响了微宇宙系统微生物群落结构。但在时间梯

度上(图 3-B)，0 h 的样品和其他时间点的样品间

差异明显。 
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图 2.  微宇宙系统中微生物群落的 α-多样性 

Figure 2.  α-diversity of microbial communities in microcosmic systems. A: Chao1 index; B: ACE index; C: 
Shannon index; D: Simpson index. CK: control; T1: 1 mL myxobacterial treatment; T5: 5 mL myxobacterial 
treatment; T20: 20 mL myxobacterial treatment. 

 

 

 
图 3.  主坐标分析微宇宙系统中粘细菌处理组间细菌群落差异 

Figure 3.  Principal coordinate analysis of community differences among the myxobacterial treatment groups in 
the microcosmicsystem. A: different treatments; B: different processing time. CK: control; T1: 1 mL myxobacterial 
treatment; T5: 5 mL myxobacterial treatment; T20: 20 mL myxobacterial treatment. 
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2.3  添加不同剂量粘细菌对人工微宇宙微生物群

落组成的影响 

在细菌属水平，添加不同剂量的粘细菌处理

和不添加粘细菌处理之间在时间梯度上相对丰度

有显著差异(图 4-A)。不添加粘细菌，微宇宙中微

生物相对丰度没有显著差异；添加粘细菌对不同

时间群落组成有显著差异，其中添加 1 mL 粘细菌

与添加 5–20 mL 差异较为明显，而 5–20 mL 差异

不显著。根据样品的丰度信息，从物种和样品两

个层面聚类绘制成丰度聚类热图(图 4-B)。细菌属

间的系统进化树的聚类为两分支，由图 4-B 可知，

洋葱伯克霍尔德菌和粘细菌 EGB 变化规律更相似， 

 

 
 

图 4.  细菌群落结构差异分析 

Figure 4.  Difference analysis of bacterial community structure. A: Relative microbial abundance in samples 
treated with different myxobacteria dose; B: Heatmap analysis of bacteria in different samples. 0 mL, 1 mL, 5 mL 
and 20 mL represents the amount of myxobacteria added respectively; CK: control; T1: 1 mL myxobacterial 
treatment; T5: 5 mL myxobacterial treatment; T20: 20 mL myxobacterial treatment. 
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其他 8 种猎物菌变化规律更相似。随着粘细菌添

加量的增加，8 种猎物菌相对丰度降低，两者呈负

相关性，洋葱伯克霍尔德菌和粘细菌的相对丰度

逐渐增高，与添加量成正相关。其他 8 种猎物菌

随着粘细菌添加剂量的增加而丰度降低。因此，

在微宇宙系统中，添加粘细菌能够调节微生物群  

落组成，大部分猎物丰度均随着粘细菌的添加而

降低。 

2.4  不同剂量粘细菌处理微宇宙差异微生物分析 

为了探究微宇宙系统中添加粘细菌在不同时

期微生物群落组成中的差异微生物，采用非参数

因子 Kruskal-Wallis 秩和检验进行 LEfSe 差异分析

(图 5-A)。LEfSe 分析表明，在 0 h 时大多数猎物

菌富集，捕食性细菌粘细菌和洋葱伯克霍尔德菌

差异不显著，粘细菌和恶臭假单胞菌在 24 h 时显

著富集，洋葱伯克霍尔德主要在 36 h 时富集。大

多数的猎物菌在微宇宙环境中能够稳定定殖。在

微宇宙中添加粘细菌后期，只有粘细菌、恶臭假

单胞菌和洋葱伯克霍尔德菌能够显著富集，这说

明添加粘细菌能够调控微生物群落结构组成。根

据猎物菌的丰度信息聚类绘制成丰度聚类热图

(图 5-B)表明，粘细菌丰度与洋葱伯克霍尔德菌的

相对丰度呈正相关，与其他 8 种猎物菌的丰度变

化呈负相关。 

3  讨论 

粘细菌是一种高度活跃和可移动的捕食者，

它具有广泛的捕食谱，包括革兰氏阳性菌、革兰

氏阴性菌、真菌、原生生物和线虫等[9]。有研究表

明，不同种属的粘细菌菌株的捕食能力存在显著

差异，并指出这种差异是由猎物菌类型决定的，

粘细菌更加偏好捕食革兰氏阴性的猎物菌，革兰 

 

 
 

图 5.  不同处理差异微生物分析 

Figure 5. Microorganism analysis of difference in different treatments. A: LefSe analysis; B: sample 
microbiological correlation analysis. 
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氏阴性较革兰氏阳性猎物菌更能支持粘球菌的生

长[22]。在本研究中，粘细菌对所选 9 种土壤微生

物菌株均有捕食作用，粘细菌对革兰氏阴性或革

兰氏阳性猎物菌并没有显著的捕食偏好性，捕食

活性的强弱与猎物菌本身有关。另外，粘细菌对 9

种猎物菌的捕食活性在不同时间也有变化(图 1)，

例如粘细菌对不动杆菌的捕食活性在 48 h 时强于

假单胞菌，而在 96 h 时则相反。这可能与粘细菌

分泌的降解酶对猎物菌细胞壁降解差异以及猎物

菌本身的代谢毒性有关。 

粘细菌通过群体行为实现对微生物的捕食研

究已达数十年，特别是运动性和多细胞发育[4, 26]，

捕食性细菌可以调控细菌群落的群落结构[27]，而

粘细菌捕食对复杂微生物群落影响的相关报道甚

少。本研究通过添加不同剂量粘细菌研究其对不

同猎物菌的捕食能力差异，进而探索粘细菌捕食

对人工生态环境微宇宙中群落结构的影响。研究

结果表明，粘细菌捕食能够显著影响微宇宙中微

生物群落结构，这反映在微生物丰富度、多样性

和相对丰度的变化。不同剂量粘细菌的处理并不

显著改变群落微生物的丰富度(图 2-A，B)，但是

会导致群落多样性的降低(图 2-C，D)。与相关报

道中粘细菌可以调控病区土壤微生物群落结构，

提高微生物多样性的结果相悖[28]，说明土壤微生

物群落结构较之人工微宇宙系统更加复杂，微生

物种类更多，微生态平衡能力更强。粘细菌的捕

食可能只降低了人工微宇宙中特定微生物的相对

丰度，并没有导致某一种猎物菌的消失，这也符

合生态系统稳定性的规律。对照组的微生物种类

及相对丰度在不同培养时间都没有明显变化(图

4-A)，但各添加粘细菌处理组，粘细菌的相对丰

度随时间变化而变化。这些结果表明在构建的人

工生态环境微宇宙中，粘细菌和猎物菌均能稳定

定殖。不同的添加量均能改变群落结构，随着粘

细菌添加量的增加，群落结构的演替过程加快，

表明微量的粘细菌捕食就能改变微宇宙中微生物

的群落结构，捕食者的增加能够增强捕食作用进

而加快群落结构向最终稳定演替。这可能与粘细

菌的“狼群捕食(wolf-pack)”策略需要捕食性细菌

达到足够高的细菌密度有关[13]。本研究结果表明，

粘细菌的平板捕食与人工微宇宙系统中的捕食存

在差异。根据层级聚类和相关性分析结果显示(图

4)，在人工微宇宙中，粘细菌和洋葱伯克霍尔德

菌在添加粘细菌的处理中，随时间的推移相对丰

度逐渐升高，两者间呈正相关关系。与之相反的

是，其他 8 种猎物菌随时间的推移相对丰度逐渐

降低。在平板捕食实验中，粘细菌对快生型大豆

根瘤菌和硝酸寡养单胞菌的捕食活性都低于洋葱

伯克霍尔德菌(图 1)，但在人工微宇宙系统中，洋

葱伯克霍尔德菌的相对丰度随粘细菌丰度的升高

而增大，而快生型大豆根瘤菌和硝酸寡养单胞菌

的相对丰度随时间的推移不断降低。其可能的原

因有两个：一是洋葱伯克霍尔德菌是一种生防菌，

能够抑制真菌的生长[29–30]，在微生态系统中可能

与其他猎物菌相互作用产生次级代谢产物从而拮

抗粘细菌的捕食，而其他猎物菌相对丰度下降造

成其相对丰度增加；二是粘细菌在人工微宇宙中

能够捕食洋葱伯克霍尔德菌，但由于其他猎物菌

的相对丰度降低幅度很大，导致洋葱伯克霍尔德

菌数量减少而相对丰度反而升高。 

在不同的微生物群落中，增加猎物的丰富度

可以提高单个原生生物捕食者的数量，其反应程

度取决于捕食者本身[31]。捕食者种类和猎物丰富

度与群落结构相关。人工微宇宙系统中微生物群
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落结构主要与粘细菌添加量相关，与处理时间并

没有显著关系(图 3)。所有的对照处理和 0 h 处理

聚集在横轴左侧，不同剂量粘细菌处理与对照显

著差异，而时间梯度间差异并不显著。这可能是

由于粘细菌是调控微宇宙群落结构的主导因素，

而时间尺度对其的影响相对较小。猎物的丰富  

度对粘细菌数量及群落结构的影响有待进一步 

研究。 

本文探究了不同剂量粘细菌捕食对人工微

宇宙系统群落结构的影响。结果表明，粘细菌捕

食对微宇宙群落的多样性和群落组成均有显著

影响，这表明粘细菌是一种广谱有效的捕食者，

可以对微生物群落产生广泛的影响。有趣的是，

尽管粘细菌捕食显著改变了微宇宙群落的结构，

但基于 16S rRNA 注释结果的群落功能变化有

限。说明微宇宙群落在粘细菌捕食压力下存在功

能冗余和较高的恢复能力。粘细菌对土壤环境中

群落的捕食实验是否会改变群落的结构和功能，

以及群落能否从捕食干扰中恢复，还有待进一步

研究。 
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Effects of myxobacteria predation on microbial community 
structure of artificial microcosm 

Wei Dai1,2, Min Jiu1*, Wenhui Wang2, Zhongli Cui3, Hui Wang2* 
1 College of Food and Biological Engineering, Henan University of Science and Technology, Luoyang 471023, Henan Province, 
China 
2 Key Laboratory of Soil Environment and Pollution Remediation, Institute of Soil Science, Chinese Academy of Sciences, 

Nanjing 210008, Jiangsu Province, China 
3 College of Life Sciences, Nanjing Agricultural University, Nanjing 210008, Jiangsu Province, China 

Abstract: [Objective] The purpose of this research is to test the effects of myxobacteria predation on the microbial 

community structure in microcosms and determine the role of myxobacteria predation in the regulation of artificial 

microecosystem. [Methods] Predation ability was determined by the predation diameters of myxobacteria EGB 

against nine species of prey bacteria using Lawn predation method. The microbial community structure changes 

caused by the predation of myxobacteria were analyzed through high-throughput sequencing technology. [Results] 

The predation abilities of myxobacteria EGB to 9 different species of prey bacteria were significantly different. The 

predation ability of myxobacteria to Bacillus tropicus was significantly higher than that of other bacteria (P<0.05). 

Adding different amounts of myxobacteria in an artificial microcosm system containing nine prey bacteria, the 

bacterial community diversity index (Shannon) was significantly reduced. The results of PCoA showed that the 

myxobacteria predation could affect the microcosm microbial community structure. The relative abundance of 

seven species of prey bacteria was reduced significantly (LefSe, P<0.05), while the relative abundance of 

Burkholderia cenocepacia was increased significantly (P<0.05) after 24-hour of artificial microcosm cultivation. 

The results of artificial microcosm experiments showed that the addition of myxobacteria EGB was the main factor 

influencing the microbial community structure, and the addition of the minimum dose of myxobacteria (1 mL) also 

had a significant effect. With the increase of tested time, Burkholderia was the only prey bacteria that could resist 

the predation of myxobacteria and kept its relative high abundance. [Conclusion] Myxobacteria predation could 

regulate the microbial community structure in the microcosm, which lays a theoretical foundation for applying in 

soil-ecosystem regulation in the future. 
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