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摘要: 【目的】探究福寿螺肠道微生物群落结构和功能的性别差异ꎬ为解析福寿螺入侵过程中环境适应性

的性别差异提供科学依据ꎮ 【方法】采用高通量测序技术分析来自不同地理区域(海南、广东、福建)的福

寿螺肠道样品ꎬ综合利用肠道微生物群落的多样性指数ꎬ非度量多维尺度排序法、置换多因素方差分析和

Ｔａｘ４Ｆｕｎ 功能预测分析福寿螺雌雄个体间肠道微生物群落的组成、丰度差异ꎬ结构相似性和功能差异ꎮ
【结果】福寿螺肠道微生物的 α 多样性指数除 Ｃｈａｏ１ 指数存在显著的性别差异外(Ｐ<０.０５)ꎬ其余指数均

无显著差异(Ｐ>０.０５)ꎻ福寿螺肠道微生物丰度在部分门(厚壁菌门、拟杆菌门、螺旋体门、蓝细菌门)和属

(乳球菌属)水平不同性别间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎻ地理位置显著影响福寿螺肠道微生物群落的 β 多样性ꎬ而性别对其的影

响并不显著ꎮ 此外ꎬ来自海南的福寿螺肠道微生物的 ＫＥＧＧ 通路丰度均无显著的性别差异ꎻ来自广东的福寿螺肠道微生物

中ꎬ仅雄螺在膜转运通路上的丰度显著高于雌螺(Ｐ<０.０５)ꎻ来自福建的福寿螺肠道微生物中ꎬ雄螺的细胞过程和信号传导

通路丰度显著大于雌螺(Ｐ＝ ０.０１)ꎬ雌螺的翻译通路则显著大于雄螺(Ｐ<０.０５)ꎮ 【结论】性别主要改变福寿螺肠道微生物群

落的丰度而非多样性ꎬ而地理位置则对福寿螺肠道微生物的群落结构与功能有显著塑造作用ꎮ
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ｓｏｍｅ ｐｈｙｌａ (Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓꎬ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａꎬ Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｏｔａꎬ ａｎｄ Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ) ａｎｄ ａ ｇｅｎｕｓ (Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ) ｏｆ ｔｈｅ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ. Ｔｈｅ ｇｅ￣
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Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙｓ ｉｎ ｔｈｅ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｏｆ ｍａｌｅ ａｎｄ ｆｅｍａｌｅ ｓｎａｉｌｓ
ｆｒｏｍ Ｈａｉｎａｎ. Ｍａｌｅ ｓｎａｉｌｓ ｈａｄ ｈｉｇｈｅｒ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ｐａｔｈｗａｙｓ ｔｈａｎ ｆｅｍａｌｅ ｓｎａｉｌｓ ｆｒｏｍ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ (Ｐ<０.０５). Ａ￣
ｍｏｎｇ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ Ｆｕｊｉａｎꎬ ｍａｌｅ ｓｎａｉｌｓ ｈａｄ ｈｉｇｈｅｒ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ａｎｄ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙｓ (Ｐ＝ ０.０１)ꎬ ａｎｄ ｆｅ￣
ｍａｌｅ ｓｎａｉｌｓ ｈａｄ ｈｉｇｈｅｒ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｐａｔｈｗａｙｓ (Ｐ<０.０５). 【Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ】 Ｓｅｘ ｍａｉｎｌｙ ｃｈａｎｇｅｓ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｒａｔｈｅｒ ｔｈａｎ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａꎬ ｗｈｉｌｅ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｓｈａｐｅｓ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｉｎ
Ｐ. ｃａｎａｌｉｃｕｌａｔａ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｐｏｍａｃｅａ ｃａｎａｌｉｃｕｌａｔａꎻ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａꎻ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎻ ｓｅｘ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ

　 　 福寿螺 Ｐｏｍａｃｅａ ｃａｎａｌｉｃｕｌａｔａ Ｌａｍａｒｃｋ 又名大瓶

螺、苹果螺ꎬ隶属于软体动物门 Ｍｏｌｌｕｓｃａ 腹足纲

Ｇａｓｔｒｏｐｏｄａ 中腹足目 Ｍｅｓｏｇａｓｔｒｏｐｏｄａ 瓶螺科 Ｐｉｌｉｄａｅ
瓶螺属 Ｐｏｍａｃｅａꎬ是一种原产于南美洲亚马逊河流

域的大型两栖淡水螺类(胡云逸等ꎬ２０２１)ꎮ 福寿螺

拥有极强的繁殖能力(刘巧等ꎬ２０１６)和破坏性ꎬ对
水稻 Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ.、莲 Ｎｅｌｕｍｂｏ ｎｕｃｉｆｅｒａ Ｇａｅｒｔｎ.、茭
白 Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉｆｏｌｉａ (Ｇｒｉｓｅｂ.) Ｔｕｒｃｚ. ｅｘ Ｓｔａｐｆ、芋头

Ｃｏｌｏｃａｓｉａ ｅｓｃｕｌｅｎｔａ (Ｌ.) Ｓｃｈｏｔｔ、菱角 Ｔｒａｐａ ｂｉｓｐｉｎｏｓａ
Ｒｏｘｂ.等作物均构成严重危害(刘义满等ꎬ２０１９)ꎬ目
前已成为我国长江以南大部分地区水生农作物面

临的具有严重危害的入侵物种(王蝉娟等ꎬ２０２１)ꎮ
２０００ 年ꎬ福寿螺被世界自然保护联盟( Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ
Ｕｎｉｏｎ ｆｏｒ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ Ｎａｔｕｒｅꎬ ＩＵＣＮ)列入全球

１００ 种恶性外来入侵物种名单(冼晓青等ꎬ２０２２)ꎻ
２０２２ 年ꎬ被我国农业农村部等部门列入«重点管理

外来入侵物种名录»(顾党恩等ꎬ２０２３)ꎮ
福寿螺是一种广泛分布且适应性极强的入侵

物种ꎬ能够在多样的生境条件下生存ꎬ其极强的适

应能力可能与其肠道微生物群落的结构和功能可

随环境变化而快速调整有关(Ｄｕｌｓｋｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０ꎻ
Ｋａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２２)ꎮ 在富含有机物的环境中ꎬ福寿

螺肠道内的微生物可以帮助其分解有机物质、提高

营养利用效率(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎬ并促进宿主组织

发育(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎻ而在污染环境中ꎬ某些肠

道微生物能降解有害物质ꎬ协助宿主减轻毒性影响

(Ｄ′Ａｒｇｅｎｉｏ ＆ Ｓａｌｖａｔｏｒｅꎬ２０１５)ꎬ并抑制病原菌感染

(Ｒｏｍａｎｉꎬ２０２４)ꎬ提升宿主的免疫能力(王红芳和胥

保华ꎬ２０２０)ꎮ 大量研究表明ꎬ福寿螺的生存能力在

不同性别间存在较大差异ꎬ野外调查中发现雌螺的

数量往往多于雄螺(Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６ꎻ Ｙｕｓａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６)ꎬ且雌性平均寿命大于雄性(刘军等ꎬ２０１２)ꎮ
此外ꎬ雌螺的功能反应(徐武兵等ꎬ２０１１)、耐寒力

(郭靖等ꎬ２０１４)和肌肉水分、粗脂肪等含量(欧芳

等ꎬ２０１９)均大于雄螺ꎮ 这些由于性别而出现的差

异也很可能与福寿螺的肠道微生物的差异有关ꎮ
一是因为肠道微生物与宿主的适合度息息相关

(Ｚｈｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)ꎬ二是以往的研究发现福寿螺

肠道微生物可以增强自身的生长与增殖能力、免疫

能力和生态耐受性(刘川等ꎬ２０２２)ꎮ
大量研究表明ꎬ肠道微生物在不同性别间存在

较大差异ꎬ大鳍弹涂鱼 Ｐｅｒｉｏｐｈｔｈａｌｍｕｓ ｍａｇｎｕｓｐｉｎ￣
ｎａｔｕｓ Ｌｅｅꎬ Ｃｈｏｉ ＆ Ｒｙｕ (Ｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)、大黄鱼

Ｌａｒｉｍｉｃｈｔｈｙｓ ｃｒｏｃｅａ Ｒｉｃｈａｒｄｓｏｎ (魏娜ꎬ２０１６)、中华绒

螯蟹 Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒ ｓｉｎｅｎｓｉｓ Ｍｉｌｎｅ￣Ｅｄｗａｒｄ (金贝ꎬ２０１６)雌
雄个体间的肠道微生物多样性差异显著ꎬ家蚕

Ｂｏｍｂｙｘ ｍｏｒｉ Ｌ. (许刚等ꎬ２０１５)的肠道微生物组成

和丰度比率也受性别影响ꎮ 但也有文献表明ꎬ肠道

微生物在性别间差异不显著ꎬ如滇金丝猴 Ｒｈｉ￣
ｎｏｐｉｔｈｅｃｕｓ ｂｉｅｔｉ Ｍｉｌｎｅ￣Ｅｄｗａｒｄｓ (余小丽ꎬ２０２０)的肠

道微生物群落的多样性并不存在显著的性别差异ꎬ
群落结构也较为相似ꎻ克氏原螯虾 Ｐｒｏｃａｍｂａｒｕｓ
ｃｌａｒｋｉｉ Ｇｉｒａｒｄ 肠道菌群在多样性、物种丰度和菌群

功能预测上均未检测到性别间的差异(谢梦琪等ꎬ
２０２１)ꎮ 以上研究表明ꎬ不同动物间性别差异引起

的自身肠道微生物的群落特征变化程度不尽相同ꎮ
研究表明ꎬ福寿螺雌雄个体间肠道微生物多样

性和丰度存在较大差异(李淑贤等ꎬ２０２２ꎻ 刘川等ꎬ
２０２２ꎻ Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎮ 但这些研究存在样本量

小、采样尺度小(局限在某一城市)、生境单一(局限

在某一生境中)等问题ꎬ对福寿螺雌雄个体间肠道

微生物的组成、群落结构及其功能缺乏整体的认

识ꎮ 为了弥补上述研究的不足ꎬ本研究加大了福寿

螺肠道样品的采集量(４５１ 个)ꎬ采样尺度跨越了 ３
个省份(海南、广东、福建)ꎬ采样生境充分考虑了福

寿螺生活的常见生境(稻田、沟渠和池塘)ꎮ 本研究
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旨在探讨福寿螺雌雄个体间肠道微生物群落结构

和功能的一般变化规律ꎬ以期为更深入了解福寿螺

生态适应性的性别差异提供科学依据ꎮ

１　 材料和方法
１.１　 样品采集

２０２３ 年 ８—９ 月ꎬ在海南省澄迈(１９°７２′Ｎꎬ１１０°
０４′Ｅ)、儋州(１９°５２′Ｎꎬ１０９°５３′Ｅ)、琼海(１９°１５′Ｎꎬ
１１０°３１′Ｅ)ꎬ广东省广州(２３°２６′Ｎꎬ１１３°８３′Ｅ)、河源

(２３°７２′Ｎꎬ１１４°６７′Ｅ)、梅州(２４°４０′Ｎꎬ１１６°５７′Ｅ)和
福建省漳州(２４°４８′Ｎꎬ１１７°７５′Ｅ)、三明(２６°３５′Ｎꎬ
１１７°７２′Ｅ)、南平(２７°３４′Ｎꎬ１１７°５２′Ｅ)、福州(２６°２４′
Ｎꎬ１１８°９３′Ｅ)、莆田(２５°４２′Ｎꎬ１１９°０２′Ｅ)１１ 个采样

点共采集到福寿螺成螺样品 ４５１ 只ꎬ其中海南 ６７
只(雌螺 ３６ 只ꎬ雄螺 ３１ 只)ꎬ广东 １４４ 只(雌螺 ７２
只ꎬ雄螺 ７２ 只)和福建 ２４０ 只(雌螺 １２０ 只ꎬ雄螺

１２０ 只)ꎮ 通过壳形分析(Ｈａｙｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２)ꎬ使用

引物 ＬＣＯ１４９０ 或 ＨＣＯ２１９８ 扩增细胞色素氧化酶亚

基Ⅰ(ＣＯⅠ)基因ꎬ初步确认从 １１ 个采样点采集的

福寿螺为小管福寿螺ꎬ对其肠道微生物进行测序分

析(Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎬ并测量了每只螺的体重、壳
高、壳宽和壳口宽ꎮ

为使采集的福寿螺更具代表性ꎬ采样时考虑到

不同生境(稻田、沟渠和池塘)ꎬ采用巢式取样法ꎬ每
个采样点的每种生境下ꎬ设置了不同的样方 ( １
ｍ２)ꎬ在每个样方中随机采集符合要求的福寿螺 １
只ꎬ并鉴别其性别(观察螺体内部结构ꎬ雄螺存在明

显的生殖器ꎻ同时雌螺的厣甲中央平滑略凹陷ꎬ雄
螺的厣甲中央外凸ꎬ且边缘向内微凹)ꎮ 在解剖取

肠道样品前将所有采集到的符合要求的福寿螺个

体先用 ７５％乙醇擦拭 ３ 次ꎬ后用蒸馏水冲洗 ２ 次ꎬ
然后小心地取出整个肠道内容物ꎮ 每个肠道样品

置于无菌管内并储存在液氮中ꎬ后储存在￣８０ ℃的

冰箱中以便进行高通量测序分析ꎮ
１.２　 ＤＮＡ 提取和 ＰＣＲ 扩增

使用十六烷基三甲基溴化铵(ｃｅｔｙｌｔｒｉｍｅｔｈｙｌａｍ￣
ｍｏｎｉｕｍ ｂｒｏｍｉｄｅꎬ ＣＴＡＢ)方法提取每个样品的全基

因组 ＤＮＡ ( ｇＤＮＡ)ꎮ 利用特异性细菌引物 ３４１Ｆ
(ＣＣＴＡＹＧＧＧＲＢＧＣＡＳＣＡＧ) 和 ８０６Ｒ ( ＧＧＡＣＴＡＣ￣
ＮＮＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴ)扩增了 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因的 Ｖ３ ~
Ｖ４ 高变区ꎮ 所有 ＰＣＲ 混合液加入 １５ μＬ Ｐｈｕｓｉｏｎ®

Ｈｉｇｈ￣Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ (Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａ￣

ｂｓ)、０.２ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１引物和 １０ ｎｇ 基因组 ＤＮＡ 模板ꎬ
在 ９８ ℃下进行 １ ｍｉｎ 的第一次变性ꎬ然后在 ９８ ℃
(１０ ｓ)、５０ ℃ (３０ ｓ)和 ７２ ℃ (３０ ｓ)下进行 ３０ 次循

环ꎬ最后在 ７２ ℃下保持 ５ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 产物使用 ２％浓

度的琼脂糖凝胶进行电泳检测ꎻ对检测合格的 ＰＣＲ
产物进行磁珠纯化ꎬ采用酶标定量ꎬ根据 ＰＣＲ 产物浓

度进行等量混样ꎬ充分混匀后使用 ２％的琼脂糖凝胶

电泳检测 ＰＣＲ 产物ꎬ对目的条带使用通用型 ＤＮＡ 纯

化回收试剂盒(ＴｉａｎＧｅｎ)回收产物ꎮ 使用 ＮＥＢＮｅｘｔ®

ＵｌｔｒａＴＭ ＩＩ ＦＳ ＤＮＡ ＰＣＲ￣ｆｒｅｅ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐ Ｋｉｔ 建库试

剂盒(Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ)进行文库构建ꎬ构建好

的文库经过 Ｑｕｂｉｔ 和 Ｑ￣ＰＣＲ 定量ꎬ文库合格后ꎬ使
用 ＮｏｖａＳｅｑ ６０００ 进行 ＰＥ２５０ 上机测序ꎮ
１.３　 测序数据分析

根据 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列和 ＰＣＲ 扩增引物序列从下

机数据中拆分出各样本数据ꎮ 截去 Ｂａｒｃｏｄｅ 和引物

序列后ꎬ使用 ＦＬＡＳＨ (Ｖｅｒｓｉｏｎ １.２.１１ꎬ ｈｔｔｐ:∥ｃｃｂ.
ｊｈｕ. ｅｄｕ / ｓｏｆｔｗａｒｅ / ＦＬＡＳＨ / ) 对每个样本的 ｒｅａｄｓ 进

行拼接ꎬ得到的拼接序列为原始 Ｔａｇｓ 数据 (Ｒａｗ
Ｔａｇｓ)ꎮ 使用 ｆａｓｔｐ 软件(Ｖｅｒｓｉｏｎ ０.２３.１)对拼接得到

的 Ｒａｗ Ｔａｇｓ 经过严格的过滤处理得到高质量的

Ｔａｇｓ 数据(Ｃｌｅａｎ Ｔａｇｓ)ꎮ 经过以上处理后得到的

Ｔａｇｓ 需要进行去除嵌合体序列的处理ꎬＴａｇｓ 序列通

过与物种注释数据库(Ｓｉｌｖａ ｄａｔａｂａｓｅꎬ ｈｔｔｐｓ:∥ｗｗｗ.
ａｒｂｓｉｌｖａ.ｄｅ / )进行比对检测嵌合体序列ꎬ并最终去

除其中的嵌合体序列ꎬ得到最终的有效数据(Ｅｆｆｅｃ￣
ｔｉｖｅ Ｔａｇｓ)ꎮ 对以上得到的 Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ Ｔａｇｓꎬ使用 ＱＩ￣
ＩＭＥ２ (Ｖｅｒｓｉｏｎ ＱＩＩＭＥ２￣２０２００６) 软件中的 ＤＡＤＡ２
模块进行降噪ꎬ从而获得最终的扩增子序列变异

(ａｍｐｌｉｃｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｖａｒｉａｎｔｓꎬ ＡＳＶｓ) 以及特征表ꎮ
使用 ＱＩＩＭＥ２ 软件基于 Ｓｉｌｖａ１３８.１ 数据库进行物种

注释ꎬ并进行快速多序列比对ꎬ得到所有 ＡＳＶｓ 序列

的系统发生关系ꎮ 最后对各样本的数据进行均一

化处理ꎬ以样本中数据量最少的为标准进行均一化

处理ꎬ并基于均一化处理后的数据进行后续分析ꎮ
基于 Ｒ 软件中的 ｖｅｇａｎ 程序包中的“ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ”

函数ꎬ利用均一化处理后的 ＡＳＶｓ 数据表ꎬ计算出福

寿螺肠道微生群落的 α 多样性指数(Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、
Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指

数)ꎮ 通过 ｌｍｅ４ 和 ｌｍｅｒＴｅｓｔ 程序包构建线性混合效

应模型(ｌｉｎｅａｒ ｍｉｘｅｄ￣ｅｆｆｅｃｔｓ ｍｏｄｅｌｓꎬ ＬＭＭｓ)检验不同

性别和不同省份对福寿螺肠道微生物群落 α 多样性
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指数的影响ꎬ其中分别以 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ￣
Ｗｉｅｎｅｒ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数为响应

变量ꎬ福寿螺性别和省份为固定效应ꎬ采样点为随机

效应ꎮ 鉴于福寿螺性别和省份间无显著的交互作

用ꎬ数据分析中使用 ｅｍｍｅａｎｓ 程序包中的“ｅｍｍｅａｎｓ”
函数对性别和省份之间进行多重比较ꎬ后验检验的

多重比较采用图基校正(Ｔｕｋｅｙ′ａｄｊｕｓｔｍｅｎｔ)的方法在

置信水平为 ９５％的条件下进行ꎮ
选取福寿螺肠道微生物在门和属水平上排名

前十的物种ꎬ分别以相对丰度为响应变量ꎬ以福寿

螺性别为固定效应ꎬ采样点为随机效应ꎬ构建线性

混合效应模型ꎬ检验雌雄螺之间这些物种的相对丰

度是否存在差异ꎮ 通过非度量多维尺度分析(ｎｏｎ￣
ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇꎬ ＮＭＤＳ)方法ꎬ使用

“ｍｅｔａＭＤＳ” 函数基于 “ ｖｅｇｄｉｓｔ” 函数计算的 Ｂｒａｙ￣
Ｃｕｒｔｉｓ 距离分析雌雄螺肠道微生物群落的相异性ꎬ
并使用 “ ａｄｏｎｉｓ” 函数进行置换多变量方差分析

( ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎａｌ ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅꎬ
ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ)ꎬ检验雌雄螺之间的肠道微生物群

落相异性的显著性ꎬ该部分分析均在程序包 ｖｅｇａｎ
中进行ꎮ

为研究雌雄螺肠道微生物间的功能是否存在

差异ꎬ基于 Ｓｉｌｖａ 数据库和京都基因和基因组百科

全书(ＫＥＧＧ)数据库ꎬ通过 Ｔａｘ４Ｆｕｎ 程序包预测福

寿螺肠道微生物群落中功能基因的丰度和代谢途

径ꎬ并通过构建 ＬＭＭｓ 分析雌雄螺的肠道菌群基因

功能预测结果的 ＫＥＧＧ 途径在第二水平上的基因

相对丰度的差异ꎬ模型的构建与分析雌雄螺的肠道

菌群在门和属水平上物种相对丰度差异的相类似ꎮ

２　 结果
２.１　 肠道微生物群落的 α多样性

福寿螺雌雄个体肠道微生物群落的 α 多样性

除 Ｃｈａｏ１ 指数存在显著差异外(Ｐ<０.０５) (图 １)ꎬ
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数均

不存在显著差异(Ｐ>０.０５)ꎬ但雌螺肠道微生物群落

的 α 多样性整体大于雄螺ꎮ 不同地理位置(省份)
间的福寿螺肠道微生物群落的 α 多样性整体为海

南>福建>广东ꎬ但不存在显著差异(Ｐ>０.０５)ꎮ

图 １　 来自不同省份雌雄福寿螺肠道微生物群落的 α多样性
Ｆｉｇ.１　 α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｉｎ ｍａｌｅ ａｎｄ ｆｅｍａｌｅ Ｐ. ｃａｎａｌｉｃｕｌａｔａ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｖｉｎｃｅｓ

２.２　 不同分类单元尺度的丰度差异

采自海南的福寿螺肠道微生物群落中丰度最

高的门为放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａꎬ其后依次为拟

杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ、蓝细菌门 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、广古

菌门 Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ、厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ、梭杆菌门

Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ、硝化螺旋菌门 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒｏｔａ、变形菌门

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、螺旋体门 Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｏｔａ、 疣微菌门

Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ (图 ２Ａ)ꎻ排名前十的属分别为:
拟杆菌属 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ、鲸杆菌属 Ｃｅｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ、梭状

芽孢杆菌属 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ ｓｅｎｓｕ＿ ｓｔｒｉｃｔｏ＿１、乳球菌属
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Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ、甲烷杆菌属 Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ、甲烷短杆

菌属 Ｍｅｔｈａｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒ、Ｍｅｔｈｙｌｏｇｌｏｂｕｌｕｓ、支原体属

Ｍｙｃｏｐｌａｓｍａ、罗尔斯通氏菌属 Ｒａｌｓｔｏｎｉａ、ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ (图 ２Ｂ)ꎻ这些门和属的相对丰度在雌螺

与雄螺的肠道中均无显著差异(Ｐ>０.０５)ꎮ
采自广东的福寿螺ꎬ其肠道微生物群落的门类

组成与采自海南的福寿螺基本一致ꎮ 仅在硝化螺

旋菌门和脱硫菌门丰度上存在较大差异ꎻ在属水平

上ꎬ主要是在罗尔斯通氏菌属、Ｍｅｔｈｙｌｏｇｌｏｂｕｌｕｓ、脱硫

弧菌属 Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏ 和慢生根瘤菌属 Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ
丰度上存在较大差异ꎮ 其中ꎬ广东雌螺肠道微生物

中厚壁菌门的相对丰度显著小于雄螺(Ｐ<０.０５)ꎬ而

拟杆菌门和螺旋体门表现为雌螺显著大于雄螺(Ｐ
<０.０５)(图 ２Ｃ)ꎮ 此外ꎬ雄螺的乳球菌属的相对丰

度显著高于雌螺(Ｐ<０.０５)(图 ２Ｄ)ꎬ其他门和属的

相对丰度存在不同但未达到显著水平ꎮ
来自福建的福寿螺ꎬ其肠道微生物组成中排名

前十的门和属的和广东的保持一致ꎬ但相对丰度不

同ꎬ其中雌螺的蓝细菌门和螺旋体门的相对丰度显

著大于雄螺(Ｐ<０.０１ꎻＰ<０.０５)(图 ２Ｅ)ꎬ雌螺的 ｕｎｉ￣
ｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ 也显著大于雄螺(Ｐ<０.０５) (图
２Ｆ)ꎬ其他门和属的相对丰度也存在差异ꎬ但未达到

显著水平ꎮ

图 ２　 福寿螺雌雄个体肠道微生物组成的相对丰度
Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍａｌｅ ａｎｄ ｆｅｍａｌｅ Ｐ. ｃａｎａｌｉｃｕｌａｔａ

Ａ、Ｃ、Ｅ 分别表示来自海南、广东、福建的雌雄螺的肠道微生物组成在排名前十的门水平上的相对丰度ꎻＢ、Ｄ、Ｆ 分别表示来自海南、广东、
福建的雌雄个体福寿螺肠道微生物组成在排名前十的属水平上相对丰度ꎮ∗:Ｐ<０.０５ꎻ∗∗:Ｐ<０.０１ꎻ∗∗∗:Ｐ<０.００１ꎮ

Ａꎬ Ｃ ａｎｄ Ｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ (ａｔ ｔｈｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｔｏｐ １０ ｐｈｙｌａ) ｏｆ ｍａｌｅ ａｎｄ ｆｅｍａｌｅ ｓｎａｉｌｓ ｆｒｏｍ Ｈａｉｎａｎꎬ
Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ ａｎｄ Ｆｕｊｉａｎꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｂꎬ Ｄ ａｎｄ Ｆ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ (ａｔ ｔｈｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｔｏｐ

１０ ｇｅｎｅｒａ) ｏｆ ｍａｌｅ ａｎｄ ｆｅｍａｌｅ ｓｎａｉｌｓ ｆｒｏｍ Ｈａｉｎａｎꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ ａｎｄ Ｆｕｊｉａｎꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. ∗: Ｐ<０.０５ꎻ ∗∗: Ｐ<０.０１ꎻ ∗∗∗: Ｐ<０.００１.
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２.３　 非度量多维尺度分析

福寿螺肠道微生物的结构整体显著受采样点

的影响ꎬ而性别的影响未达到显著水平ꎮ 其中ꎬ采
自海南与福建的福寿螺ꎬ其肠道微生物的结构受到

采样点(Ｆ ＝ ７.９ꎬＲ２ ＝ ０.１９ꎬＰ ＝ ０.００１ꎻＦ ＝ ７.５４ꎬＲ２ ＝
０.１１ꎬＰ＝０.００１)的显著影响ꎬ雌雄螺之间差异不显著

(Ｆ＝０.９２ꎬＲ２ ＝ ０.０１ꎬＰ ＝ ０.４７ꎻＦ ＝ １.１５ꎬＲ２ ＝ ０.００４ꎬＰ ＝
０.２７)ꎬ但采样点和性别的交互作用对其影响显著(Ｆ
＝３.１４ꎬＲ２ ＝ ０.０７ꎬＰ ＝ ０.００２ꎻＦ ＝ １.６５ꎬＲ２ ＝ ０.０２ꎬＰ ＝
０.０１６)(图 ３Ａ、Ｃ)ꎻ采自广东的福寿螺ꎬ肠道微生物

的结构只受到采样点的显著影响(Ｆ＝７.７６ꎬＲ２ ＝ ０.１０ꎬ
Ｐ＝０.００１)ꎬ性别(Ｆ＝１.５６ꎬＲ２ ＝０.０１ꎬＰ＝０.０５３)以及采

样点和性别的交互作用(Ｆ＝ ０.９２ꎬＲ２ ＝ ０.０１ꎬＰ＝ ０.６２)
均未达到显著水平(图 ３Ｂ)ꎮ
２.４　 肠道微生物的功能注释分析

福寿螺肠道微生物的功能注释结果表明ꎬ共有

６６１０ 个 ＫＥＧＧ Ｏｒｔｈｏｌｏｇｙ (ＫＯ)被映射到 ３９０ 个 ３ 级

ＫＥＧＧ 通路中ꎬ然后被分类为 ４４ 个 ２ 级 ＫＥＧＧ 通

路ꎮ 在这 ４４ 个次级 ＫＥＧＧ 途径中ꎬ１２ 个途径与代

谢有关ꎬ８ 条途径与生物体系统有关ꎬ８ 条途径与人

类疾病有关ꎬ５ 条途径与未分类功能有关ꎬ４ 条途径

与细胞过程有关ꎬ４ 条途径与遗传信息处理有关ꎬ３
条途径与环境信息处理有关ꎮ 在 １ 级 ＫＥＧＧ 通路

中ꎬ代谢在预测的功能途径中所占比例最高ꎬ其次

是遗传信息处理、环境信息处理、人类疾病、细胞过

程、未分类和生物体系统ꎮ 其中ꎬ来自海南的雌雄

螺ꎬ其肠道微生物 ４４ 个 ２ 级 ＫＥＧＧ 通路虽然存在

差异ꎬ但均未达到显著水平(图 ４Ａ)ꎻ来自广东的雌

雄螺ꎬ其肠道微生物 ４４ 个 ２ 级 ＫＥＧＧ 通路中ꎬ仅在

膜转运(ｍｅｍｂｒａｎｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ)通路上存在显著差异ꎬ
且雄性的相对丰度大于雌性(Ｆ ＝ ４. ２７ꎬＰ ＝ ０. ０４)
(图 ４Ｂ)ꎮ 来自福建的雌雄螺ꎬ其肠道微生物 ４４ 个

２ 级 ＫＥＧＧ 通路中ꎬ雌性翻译通路(ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ)的相

对丰度显著大于雄性(Ｆ ＝ ７.１７ꎬＰ ＝ ０.００８)ꎬ而雄性

细胞过程和信号传导( ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ａｎｄ ｓｉｇｎａ￣
ｌｉｎｇ)显著大于雌性(Ｆ ＝ ６.７７ꎬＰ ＝ ０.０１)ꎬ其余通路

雌雄螺之间均不存在显著差异(图 ４Ｃ)ꎮ

３　 讨论
本研究中ꎬ雌性福寿螺的肠道微生物群落 α 多

样性整体高于雄螺ꎬ这与福寿螺相关研究中的结论

一致(李淑贤等ꎬ２０２２ꎻ Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎬ但雌雄螺

在不同地理位置之间不存在显著差异ꎮ 雌雄螺肠

道微生物的多样性指数中仅 Ｃｈａｏ１ 指数间差异显

著ꎮ 福寿螺雌雄个体肠道微生物之间存在的差异ꎬ
这在程天印等(２０１５)以及 Ｌｉ ｅｔ ａｌ. (２０１９)的研究

中得到了证实ꎮ 本研究中福寿螺肠道中拟杆菌属、
乳球菌属和支原体属的相对丰度较高ꎬ与斑点福寿

螺 Ｐｏｍａｃｅａ ｍａｃｕｌａｔａ Ｐｅｒｒｙ 的肠道菌群研究存在明

显差异(李淑贤等ꎬ２０２２ꎻ Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎬ这可能是

由于肠道微生物具有一定的宿主依赖性ꎮ 雌螺较

高的肠道微生物多样性可能会增强其适应不同环

境和应对外部压力的能力ꎮ

图 ３　 基于不同采样点和不同性别的福寿螺肠道微生物的 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 距离的非度量多维尺度(ＮＭＤＳ)
Ｆｉｇ.３　 Ｎｏｎ￣ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ (ＮＭＤＳ) ｏｆ Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ｏｆ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｆｒｏｍ

Ｐ. ｃａｎａｌｉｃｕｌａｔａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ａｎｄ ｓｅｘｅｓ
置换多变量方差分析(ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ)显示ꎬ不同采样点的福寿螺肠道微生物群落结构存在显著差异(Ｐ<０.０５ꎻ置换次数＝ ９９９)ꎮ

ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｍｏｎｇ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ (Ｐ<０.０５ꎻ ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ ｔｉｍｅｓ＝ ９９９) .
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　 　 与来自海南的福寿螺相比ꎬ来自广东的福寿螺

肠道微生物组成中硝化螺旋菌门被脱硫菌门取代ꎬ
后者在重金属解毒方面有特殊作用 (刘聪辉ꎬ
２０１８)ꎬ这一变化可能与地理环境的差异有关ꎮ 在

属水平上ꎬ罗尔斯通氏菌属和 Ｍｅｔｈｙｌｏｇｌｏｂｕｌｕｓ 被脱

硫弧菌属和慢生根瘤菌属取代ꎬ可能是由于福寿螺

肠道微生物与所处周围环境的微生物之间进行了

交换ꎬ短暂丰富了其肠道微生物的多样性(Ｗｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０２１)ꎻ在广东地区ꎬ雌螺肠道中厚壁菌门的相

对丰度较低ꎬ可能与采样时福寿螺所处环境的食物

资源或自身的健康状态有关ꎮ
肠道微生物产生的物质可以调控宿主的生理

机能ꎬ肠道微生物群落只有保持稳定ꎬ才能为宿主

提供有利的生存条件(杨季等ꎬ２０２０)ꎮ 本研究发

现ꎬ拟杆菌门在雌螺中的相对丰度较高ꎬ与 Ｃｈｅｎ ｅｔ
ａｌ. (２０２１)的研究差异较大ꎬ这可能是与样品取自

人工池塘ꎬ生境单一且样本量较少有关ꎮ 同时ꎬ宿
主周围环境的不同也可能引起肠道微生物的变化

(张思琪等ꎬ２０２４)ꎮ 来自福建的福寿螺肠道微生物

组成在门和属水平上与广东相似ꎬ但相对丰度不

同ꎬ表明两地福寿螺的肠道微生物既有共性ꎬ也受

地区环境的影响ꎮ 雌螺的蓝细菌门、螺旋体门以及

ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ 相对丰度显著高于雄螺ꎬ这
可能与雌螺在产卵期间需要更多的食物和能量ꎬ摄
食了大量藻类以满足其生长、繁殖和日常活动的需

要有关(刘巧等ꎬ２０１６)ꎮ 本研究发现ꎬ雌雄福寿螺

肠道中的厚壁菌门、拟杆菌门、螺旋体门、蓝细菌门

和乳球菌属等微生物在丰度上存在显著差异ꎬ这些

微生物在生态学上具有重要功能ꎬ如厚壁菌门与分

解碳水化合物ꎬ产生短链脂肪酸相关ꎬ可以维持肠

道健康(Ｆｌｉｎｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２)ꎻ拟杆菌门与分解植物性

食物相关ꎬ可以促进营养吸收和氮素利用(Ｆｒａｎçｏｉｓ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１)ꎻ螺旋体门可以帮助消化难消化的多糖

(Ｌｅｓｅｒ ＆ Ｌａｒｓꎬ２００９)ꎻ蓝细菌门则与固氮、改善氮

素代谢和免疫等过程相关(Ｚｅｈｒ ＆ Ｋｕｄｅｌａꎬ２０１１)ꎻ
乳球菌属作为益生菌ꎬ可以产生乳酸ꎬ支持免疫系

统和营养平衡(郝露露ꎬ２０２０)ꎮ 因此ꎬ这些微生物

丰度的变化影响着福寿螺的消化、营养和健康ꎮ 本

研究中ꎬ福寿螺肠道中主要与纤维素和多糖类物质

的分解、氮和磷的吸收以及抗疾病能力有关的微生

物丰度之间存在差异ꎮ 例如ꎬ拟杆菌门在氮循环中

的作用尤其突出(Ｆｒａｎçｏｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１)ꎻ乳球菌属

则可以通过维持肠道酸性环境ꎬ抑制病原菌的生

长ꎬ增强宿主的免疫功能(郝露露ꎬ２０２０)ꎮ 这些微

生物门和属的丰度变化不仅反映了雌雄螺在肠道

微生物结构上的差异ꎬ也揭示了它们在不同地理区

域中的环境适应策略可能也存在一定的差异ꎬ这对

进一步了解福寿螺的环境适应性具有重要意义ꎮ
来自海南和福建的福寿螺的肠道微生物结构

显著受采样点影响ꎬ不同性别之间无显著差异ꎬ但
采样点和性别的交互作用对其的影响显著ꎬ而来自

广东的福寿螺肠道微生物结构仅受采样点影响ꎬ性
别和采样点的交互作用对其无显著影响ꎮ 本研究

表明ꎬ地理位置对福寿螺肠道微生物的影响大于性

别差异ꎬ类似结果也在地理位置对非洲大蜗牛

Ａｃｈａｔｉｎａ ｆｕｌｉｃａ Ｂｏｗｄｉｃｈ 肠道微生物的影响中发现

(谢婧等ꎬ２０２３)ꎮ 此外ꎬ不同养殖环境或野外环境ꎬ
尼罗罗非鱼 Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓ ｎｉｌｏｔｉｃａ Ｌ.肠道微生物菌群

分布及丰度也有显著差异(张婧怡等ꎬ２０２０ꎻ 周玥

祺等ꎬ２０２４)ꎬ这也证实了水生动物的肠道微生物受

到周围环境的显著塑造作用ꎮ
ＫＥＧＧ 通路的 １ 级分类中ꎬ代谢途径占主导地

位ꎬ这与福寿螺高效的代谢能力有关ꎬ因为福寿螺

经常通过肺囊呼吸以通过提高代谢能力来适应低

溶氧的环境(王蝉娟等ꎬ２０２１)ꎬ这一现象也在肺螺

类软体动物中发现(Ｃａｒｄｏｓｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８ꎻ Ｊｏｙｎｓｏｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１７)ꎮ 海南雌雄螺肠道微生物尽管在 ４４ 个 ２
级 ＫＥＧＧ 通路上存在差异ꎬ但未达到显著水平ꎬ这
可能与海南热带气候全年温度相对比较恒定有关ꎬ
与李淑贤等(２０２２)和谢梦琪等(２０２１)的研究结果

一致ꎮ 在广东地区ꎬ雄螺的膜转运通路相对丰度显

著高于雌螺ꎬ可能表明雌雄螺在物质吸收和转运上

存在一定的生理差异ꎮ 在福建地区ꎬ雌螺的翻译通

路相对丰度显著高于雄螺ꎬ可能表明该地区的雌螺

比雄螺具有更高的蛋白质合成能力或需求ꎻ雄螺在

细胞过程和信号传导上的相对丰度显著高于雌螺ꎬ
这些差异可能是因为福建的气候类型为亚热带季

风气候(温差大)以及福寿螺的生存环境不同导致

的ꎮ 雌雄螺肠道微生物的 ＫＥＧＧ 代谢通路的差异

在生态学上反映了物种的适应性、生态系统的功能

性分工及物种间的相互作用 ( Ｋａｎｅｈｉｓａ ＆ Ｓａｔｏꎬ
２０２０)ꎮ 综上所述ꎬ这些差异展示了物种如何通过

独特的代谢路径应对不同环境压力ꎬ减少竞争并维

持生态位分化ꎮ 此外ꎬ这些代谢通路的变化还可以
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作为生态系统对环境变化的指示器ꎬ帮助预测生态

系统功能的变化和适应能力ꎮ
本研究发现ꎬ雌雄螺肠道微生物的群落多样性

相对稳定ꎬ但其丰度会随着性别和地理位置的不同

而产生显著差异ꎬ这表明福寿螺的肠道微生物具有

较强的环境适应性ꎬ能够通过调节肠道微生物的丰

度来适应不同的生态环境ꎮ 福寿螺肠道微生物的

ＫＥＧＧ 通路丰度在不同性别和地区之间存在显著

差异ꎬ表明雌雄福寿螺间的肠道微生物群落存在地

域性差别ꎬ这可能与福寿螺的的肠道微生物群落的

生态适应性相关ꎮ 尽管本研究得到了上述明确的

结论ꎬ但仍存在一定的局限性ꎮ 首先ꎬ本研究未能

充分探讨季节性变化或福寿螺不同发育阶段对其

肠道微生物群落结构的影响ꎮ 其次ꎬ本研究未深入

考虑不同地区的环境因素(如温度、溶氧、ｐＨ 等)对
福寿螺肠道微生物群落的潜在影响ꎮ 因此ꎬ未来的

研究应结合多时间序列采样和多环境因素ꎬ进一步

探讨这些变量对福寿螺肠道微生物群落的调控作

用ꎮ 未来的研究方向应包括深入探讨雌雄螺肠道

微生物群落的共现网络关系ꎬ分析群落构建过程ꎬ
以此深入了解福寿螺入侵与其肠道微生物群落地

理分布格局之间的关系ꎮ
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