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磺胺对黑水虻幼虫生长及肠道微生物群落的影响
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摘 要：磺胺类（Sulfonamides， SAs）抗生素是畜禽养殖中广泛使用的抗生素之一，在畜禽粪便中残留量高，可经过

粪污进入环境，加速耐药微生物的形成和耐药性的传播，威胁人类健康。黑水虻幼虫（BSFL）为重要的腐食性昆

虫，可高效降解禽畜粪便，研究禽畜粪便中磺胺对黑水虻幼虫生长及肠道微生物群落组成产生的影响，对黑水虻转

化含有抗生素的禽畜粪便及降低抗生素污染具有重要意义。因此，本研究将黑水虻幼虫暴露于浓度为1 000 μg/kg

磺胺的猪粪中，基于16SrRNA高通量测序技术分析了幼虫肠道微生物群落组成，探讨了磺胺抗生素对幼虫生长、基

质转化率和肠道菌群结构的影响。结果表明，添加磺胺后幼虫重量和基质转化率显著高于对照组。稀释曲线、

Venn图以及多样性指数分析结果表明，磺胺添加处理后黑水虻幼虫肠道微生物的多样性显著降低。厚壁菌门（Fir‐

micutes）、拟杆菌门（Bacteroidota）、变形菌门（Proteobacteria）和放线菌门（Actinobacteriota）是黑水虻幼虫肠道中主

要的细菌类群，经磺胺处理后，对肠道微生物组成有一定的影响，其中梭状芽孢杆菌 1 属（Clostridium sensu stricto 

1）的相对丰度显著提高，而其他优势属，如土生孢杆菌属（Terrisporobacter）、营发酵单胞菌属（Dysgonomonas）、肠

球菌属（Enterococcus）、苏黎世杆菌属（Turicibacter）的相对丰度有所降低，而栖河菌属（Fluviicola）、沉积物杆菌属

（Sedimentibacter）、八叠球菌属（Sarcina）、丛毛单胞菌属（Comamonas）仅在对照组中出现。此外，微生物共生网络

图结果表明，1 000 μg/kg浓度磺胺会降低黑水虻幼虫肠道微生物群的复杂性和稳定性。
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Abstract: Sulfonamides (SAs) antibiotics are one of the widely used antibiotics in livestock and poultry farming. They have high re‐

sidual levels in livestock manure and can enter the environment through feces, accelerating the formation of drug-resistant microor‐

ganisms and the spread of drug resistance, and posing a threat to human health. Black soldier fly larvae (BSFL) are important corro‐

sive insects, which can efficiently degrade livestock manure. It is of great significance to study the effects of sulfonamide in live‐

stock manure on the growth of black soldier fly larvae and composition of intestinal microbial community for black soldier fly larvae 
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transforming into livestock manure containing antibiotic and reducing antibiotic pollution. Thus, This study exposed the black sol‐

dier fly larvae to pig manure containing 1 000 μg/kg sulfonamide. The composition of gut microbiota in larvae was analyzed using 

16SrRNA high-throughput sequencing technology, and the effects of sulfonamide antibiotics on larval growth, waste reduction rate, 

and gut microbiota structure were explored. The results showed that the weight of larvae and waste reduction rate were significantly 

higher than those of the control group after the addition of sulfonamide. The results of dilution curve, Venn plot, and diversity index 

analysis showed that the diversity of gut microbiota in black soldier fly larvae were significantly reduced after sulfonamide addition 

treatment. Firmicutes, Bacteroidota, Proteobacteria, and Actinobacteriota were the main bacterial groups in the gut of black soldier 

fly larvae. The sulfonamide addition affected the composition of gut microbiota. The relative abundance of Clostridium sensu stricto 

1 genus was significantly increased, while other dominant genera, for example, the relative abundance of the genera Terrisporobac‐

ter, Dysgonomonas, Enterococcus, and Turicibacter were decreased, while Fluviicola, Sedimentibacter, Sarcina, and Comamonas 

were only found in the control group. In addition, the results of the microbial co-currence network indicated that 1 000 μg/kg sulfon‐

amide reduces the complexity and stability of the gut microbiota of black soldier fly larvae.

Key words: corrosive insect; antibiotic; microbial diversity; pig manure; waste reduction

0 引言 

随着我国经济的快速发展和人口的增长，

人民的生活水平不断提高，对蛋白（肉、蛋、奶）

的 需 求 增 加 ，畜 禽 数 量 的 增 长 成 为 必 然 趋

势［1］。在畜禽养殖中，抗生素常用于动物疾病

的预防感染以及治疗，同时抗生素添加到饲料

中有利于禽畜的生长发育［1］。因而在我国的养

殖业中为了提高畜牧的产量，不同类型的抗生

素常用于禽畜生产中［1］，然而当抗生素进入动

物体内之后，只有少部分被动物吸收，质量分

数约 30%~90% 的抗生素在禽畜体内未被完全

代谢［2］，以原形或活性代谢物形式通过禽畜的

粪便和尿液形式排出体外［3］。有研究发现利用

含有抗生素的饲料喂养鸡，收集分析其粪便，

发现阿莫西林的排泄率质量分数为 55.82%~
67.88%［1］，环 丙 沙 星 的 排 泄 率 质 量 分 数 为

47.87%~51.85%［1］，这些排泄的抗生素会导致

畜禽粪污中的抗生素残留超过正常值，含量超

标的抗生素会通过食物链的方式进入生物体

内，从而损害生物体的健康。李晓平等［4］研究

发现抗生素含量过高会对人体产生不良反应，

如耳失聪和过敏反应等。刘勇钢等［5］研究发

现，质量分数 3% 青霉素钠添加到蛋白粗粉中

对小鼠的生长发育产生不利影响，同时也有损

于小鼠的肝、肾细胞。目前抗生素在养殖环境

中的残留问题日益受到重视，抗生素主要残留

在禽畜粪便废弃物中，而养殖业产生的禽畜粪

便主要以猪粪为主［1］。据报道，从养猪场的粪

便、尿液废水中共检测出 28 种抗生素，其中磺

胺 类（Sulfonamides， SAs）的 抗 生 素 含 量 最

高［6］。近十年来，单种磺胺类抗生素在畜禽粪

便中的残留平均浓度在 0~10 000 μg/kg，而残

留众数集中在 1 000 μg/kg［7］。

养殖业的发展产生了大量含有抗生素残留

的禽畜粪便，处理不当会对环境造成严重污

染，黑水虻幼虫不仅能够降解粪便中抗生素，

同时还能够将禽畜粪便转化为优质的肥料，使

粪便污染减少，推进资源化利用［1］。同时还可

形成虫体自身的蛋白质、油脂、微量元素等高

附加值物质，这些物质可用于医学医药、化学

药品等的制造［1］。此外，黑水虻幼虫在降解粪

便中抗生素时具有降解率高、降解快等优势。

Cai 等［8］的研究中发现黑水虻幼虫在转化猪粪

的过程中，幼虫在 12 d 内可降解质量分数高达

97% 的四环素，相比正常的堆肥降解速率提高

了 1.6 倍。黑水虻幼虫既能降解禽畜粪便，同时

也可快速降解抗生素，因此利用黑水虻幼虫来

处理规模化禽畜养殖粪便是一种可以同时解决

抗生素残留和养殖废弃物的方法［7］。然而，在

处理时禽畜粪便中的抗生素对黑水虻幼虫生长

及肠道微生物组成产生的影响并不明确。因

此，研究揭示抗生素对幼虫的影响，对实现黑

水虻转化含有抗生素的禽畜粪便具有重要的理

论和实际意义。

结合文献报道，磺胺类药物在禽畜养殖环

境中被频繁检测出［7］，单种磺胺类抗生素在

禽 畜 粪 便 中 的 残 留 平 均 浓 度 的 众 数 集 中 在

1 000 μg/kg［7］。基于此，本研究将黑水虻幼虫暴
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露于浓度为 1 000 μg/kg 磺胺的猪粪中，探究磺

胺对黑水虻幼虫生长、基质转化率和肠道微生

物的影响，以期为利用黑水虻幼虫转化禽畜粪

便并降低抗生素污染提供理论基础，同时也为

磺胺对黑水虻生长及肠道微生物影响提供科学

依据。

1 材料和方法 

1.1　猪粪来源　

实验所用猪粪采集于山西省忻州市的养殖

场。在采集猪粪时，生长期的猪为 6 周大，猪粪

样本新鲜排出时，确保不添加磺胺。猪粪被放

入 10 L 塑料袋中，每个塑料袋重量约有 10 kg，
之后被送到山西大学的实验室中。在实验开始

时，用 10 g 的猪粪来评估其水分含量，并将猪

粪基质放入恒温干燥箱 SEB-3Y（中国珠海三

迈机械有限公司）中，在 65 ℃下烘干至恒重。

使用便携式 pH 电极 UB-7（丹佛仪器有限公司，

美国科罗拉多州阿瓦达）分析 pH 值，测得生长

猪粪的水分质量分数为 70%，pH 值为 5.6。将

装有猪粪的塑料袋置于-21 ℃下储存，在实验

开始前，将猪粪在室温下解冻 24 h。
1.2　实验设计　

黑水虻虫卵购于中国广州无两生物技术有

限公司，使用麦麸在塑料盒中置于温湿度培养

箱（中国上海恒字）孵化。孵化条件设定为

28 ℃和 75%（体积分数）湿度。在卵孵化时设

置了实验，如下所示：处理组为 100 只 4 日龄的

幼虫在 100 g 猪粪中培养，在猪粪基质中加入浓

度为 1 000 μg/kg 磺胺；对照组为在 100 g 猪粪

中培养 100 只 4 日龄幼虫，不添加磺胺抗生素。

每组三个重复，每个重复在圆形塑料盒（直径

9.8 cm，高度 10 cm）中进行。对每个重复的 100
只 4 日龄幼虫进行称重，以记录初始幼虫平均

重量，并确保组内和组间没有显著差异。幼虫

培养至 12 日龄时取出，将不同重复所有幼虫的

总干重除以幼虫的总数，计算最终的幼虫平均

重量。通过称量总干重的最初基质量（饲料基

质）和干重剩余底物（残渣）来评估幼虫消耗和

代谢生长基质的功效。幼虫降解饲料基质的能

力通过转化率来表示，值越高表示降解有机物

的能力越强。计算公式如下［9］：

基质转化率(%) = (1 - 残渣
饲料基质 ) × 100%。（1）

1.3　肠道细菌群落测定　

用 12 日 龄 幼 虫 进 行 肠 道 提 取 ，方 法 为 ：

（1）将昆虫放在冰上 3 min~5 min，然后将其取

出。（2）去除外部污染物，用体积分数 70%酒精擦

拭昆虫表面 30 s，用质量分数 0.25% 次氯酸钠（中

国汕头西龙科技有限公司）浸泡 1 min，然后用

无菌水冲洗 3 次。（3）在无菌环境中，用无菌的

细尖镊子切开昆虫腹部，去除整个肠道，立即用

质量分数 0.9% 无菌 NaCl 溶液冲洗两次。然后

将整个肠取出并放入微量离心管（1.5 mL）中。

每个实验处理重复 3 次，每个重复选择约 10 个黑

水虻幼虫解剖其肠道，在 DNA 提取前储存在

-80 ℃。（4）FastDNASpin 试剂盒（MP 生物医学

公司，加利福尼亚州，美国）可用于提取 DNA。

使用 Illumina MiSeq PE300 平台（Majorbio 生物有

限公司，中国北京），对来自肠道 DNA 样本的

16SrRNA 基因的 V3‒V4 区域进行了测序和分析

（Majorbio 有 限 公 司 ，中 国 北 京 ）。 338F
（GTACTCCTACGGGAGGCAGCA）和 806R 引

物 组 用 于 扩 增 反 应（GTGGACTACHVGGGT⁃
WTCTAAT）。QIIME 软件用于提取高质量的

序列。使用个数占比百分数 97% 的相似度将序

列分组到 OTU 中，用于生成稀疏曲线，将序列

分 类 为 操 作 分 类 单 元（Operational Taxonomic 
Units，OTU），并计算多样性指数（Shannon 和

Simpson）。

1.4　数据分析　

Graphpad Prism 软 件（GraphPad Software 
INC，美国加利福尼亚州圣地亚哥）用于进行单

因素方差分析和最小显著差异（Least Signifi⁃
cant Difference，LSD）多重比较检验（P<0.05），

用来测量处理之间的统计学显著差异（IBM 公

司，Armonk，纽约州，美国）。用 R 版本 3.6.1 进

行 主 成 分 分 析（Principal Component Analysis，
PCA），绘制热图，并确定细菌群落的丰度。使

用了 R 语言中的成对 Spearman 相关性（r）分析

了属之间的相关性。Gephi v-0.9.2 使用了网络

分析中的强相关性（r>0.80 或 r<-0.80）和显

著相关性（P<0.05）。其他图采用 Origin 2021
进行绘制。
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2 结果与分析 

2.1　磺胺对黑水虻幼虫重量及基质转化率的影响

图 1（a）表示磺胺对黑水虻幼虫重量的影

响，对照组幼虫重量为（65.6±2.1） mg，SAs 组

幼虫重量为（71.7±0.8） mg，SAs 组幼虫重量显

著高于对照组（P<0.05）。图 1（b）表示磺胺对

黑水虻幼虫基质转化率的影响，对照组幼虫基

质转化率为（50±1.4）%，SAs 组幼虫的基质转

化率为（54.7±1.0）%，SAs 组幼虫转化率显著

高于对照组（P<0.05）。

2.2　黑水虻幼虫肠道菌群的样本稀释曲线　

稀释曲线（Rarefaction curves）是指在样本中

随机抽取一定测序量的数据，统计其所对应的

OTU 种类，并以抽取的测序数据量与对应的代

表 OTU 来构建曲线，主要用来说明测序数据量

的合理性［10］。本研究样本的 OTU 的稀释曲线

如图 2 所示，所有稀释曲线均已逐渐趋于平坦，

表明所有样本的测试深度合格，测试数据合理

可用。图 2 中位于上方的样本物种丰富度高于

位于下方的样本物种丰富度，即对照组的物种

丰富度高于实验组。

2.3　抗生素对黑水虻幼虫肠道菌群 α多样性的影

响和主成分分析　

为了分析不同处理幼虫肠道微生物的复杂

性，分析了不同处理幼虫肠道的多样性和丰富

度指数。肠道微生物的 Alpha 多样性如图 3 所

示，与对照组相比，磺胺（SAs）实验组 Shannon

指数、Chao1 指数、ACE（Abundance-based Cover⁃
age Estimator）指数显著降低，Simpson 指数显著

升高，以上结果表明，实验组中加入 1 000 μg/
kg 磺胺显著降低了黑水虻幼虫肠道微生物的

丰富度和多样性。类似的结果也在 Venn 图中

显示（图 4），对照组和实验组共检测到 478 个

OTU，其中对照组和实验组的 OTU 分别为 325
和 153 个，说明 1 000 μg/kg 磺胺胁迫处理明显

降低了黑水虻幼虫肠道微生物的多样性。黑水

虻幼虫肠道中有 105 个 OTU 在所有组间均检

测到，即共有的物种有 105 种，分别占对照和

1 000 μg/kg 磺胺胁迫处理的黑水虻幼虫肠道样

本细菌总 OTU 数目的 32.31% 和 68.62%，说明

实验组细菌群落组成有一定的相似性。实验组

所特有的 OTU 为 48 个，远低于对照组特有的

OTU 个数（220），这与多样性的结果一致。

为了评估黑水虻幼虫肠道微生物群落间的

差 异 ，进 行 了 PCA 分 析（Principal Components 
Analysis），即主成分分析，它是一种将多维数据

转化为低维空间的统计分析方法，可用于分析

样本组成的相似性或差异性［10］，能够得到反映

样本间差异的两个坐标轴，其在 PCA 分析图中

样本之间的距离越相近，样本群落组成越相

似。图 5 为样本 PCA 分析图，可以看出，PC1 和

PC2 的贡献率分别为 83.50% 和 6.60%，合计达

90.10%。磺胺处理组的所有样本远离对照组，

表明磺胺处理黑水虻幼虫后肠道细菌群落组成

发生了显著变化。以上结果表明磺胺的处理显

著改变了黑水虻幼虫肠道微生物群落的组成。

注：图中Control和SAs分别代表对照和磺胺处理（下图同）；

图中的*表示组间差异，*表示P<0. 05。
图1　幼虫重量（a）和基质转化率（b）

Fig.  1　Larval weight (a) and waste reduction (b)

图2　样本丰富度稀释曲线图

Fig.  2　Rarefaction curve of samples' abundance
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2.4　黑水虻幼虫肠道菌群的群落结构和组成分析

为了探究不同试验组中的微生物群落结构

组 成 ，采 用 RDP（Ribosomal Database Project） 
Classifier 贝叶斯算法在门和属的水平上对 97%
相似水平的 OTU 代表序列进行了分类学分

析［10］。图 6 为各门细菌相对丰度图，由图可

知，2 个处理 6 个样本黑水虻幼虫肠道微生物中

共检测到 10 个门，对照组和实验组分别检测出

9 和 5 个门。其中厚壁菌门（Firmicutes）、拟杆

菌门（Bacteroidota）、变形菌门（Proteobacteria）和

放线菌门（Actinobacteriota）是肠道微生物主要

的优势菌门，这四个菌门总的相对丰度在每个

注：图中的*表示组间差异，*表示P<0. 05。
图3　黑水虻幼虫肠道细菌α多样性指数

（a）Shannon指数；（b）Simpson指数；（c）Chao1指数；（d）ACE指数

Fig.  3　α diversity index of gut bacteria of black soldier fly larvae 

(a) Shannon index; (b) Simpson index; (c) Chao1 index; (d) ACE index

图4　不同样本黑水虻幼虫肠道菌群OTU的Venn图

Fig.  4　Venn plots of gut microbiota OTU in different 

samples of black soldier fly larvae

图5　不同组间基于OTU丰度的主成分分析

Fig.  5　Principal component analysis based on OTU abun‐

dance between SAs and control groups
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处理中占 99% 以上，其中厚壁菌门是绝对优势

菌门，不同处理中各门类的比例存在一定的差

异。其中，厚壁菌门在对照和实验组中的相对

丰度分别为 72.09% 和 93.14%，说明磺胺处理

组的厚壁菌门相对丰度明显升高；拟杆菌门在

对照和实验组中的相对丰度分别为 17.73% 和

4.50%，说明磺胺处理组的拟杆菌门相对丰度

明显降低；变形菌门在对照和实验组中的相对

丰度分别为 8.40% 和 1.41%，放线菌门在对照

和 实 验 组 中 的 相 对 丰 度 分 别 为 1.69% 和

0.96%，说明经过磺胺处理后变形菌门和放线

菌门的相对丰度略有降低。

属水平上的黑水虻幼虫肠道菌群物种丰度

聚类热图如图 7 所示，其可将数据进行物种间

丰度相似性聚类，将不同丰度的物种分块聚

类，通过颜色梯度来反映不同样本在属水平上

群落组成的相似性和差异性［11］。为了更直观

地分析属水平上的群落组成，选择丰度排名前

30 的属，来绘制物种丰度聚类热图［11］。图中丰

度最高用红色表示，丰度最低用蓝色表示。所

有处理样品中共检测到 184 个属，对照组（Con⁃
trol）和实验组（SAs）分别检测到 166 和 89 个

属。由图 7 可看出，梭状芽孢杆菌 1 属（Clos⁃
tridium sensu stricto 1）、土生孢杆菌属（Terrispo⁃
robacter）、营发酵单胞菌属（Dysgonomonas）、肠

球 菌 属（Enterococcus）、苏 黎 世 杆 菌 属（Turici⁃
bacter）占对照和实验组的黑水虻幼虫肠道细菌

群落的比例分别为 76.73% 和 94.31%，它们为

黑水虻幼虫肠道中的优势属，其中梭状芽孢杆

菌 1 属在实验组中的相对丰度显著高于对照

组，约为对照组的两倍，而其他优势属均有一

定程度的降低。此外，栖河菌属（Fluviicola）、

沉积物杆菌属（Sedimentibacter）、八叠球菌属

（Sarcina）、丛毛单胞菌属（Comamonas）仅在对

照组中出现。

2.5　黑水虻幼虫肠道微生物群落网络分析　

图 8 为磺胺处理对肠道微生物影响的共生

网络图，节点根据属水平着色，节点大小表示

连接数。有无磺胺处理的微生物网络复杂度明

显不同，对照组的节点数为 166，SAs 组的节点

数为 89，对照组的节点数明显高于 SAs 组。如

图 9 所示，对照组的边（1 963）明显多于 SAs 组

（645），对照组的平均度（23.651）高于 SAs 组的

平均度（14.494）。因此对照组比磺胺处理组网

络复杂度更高，群落间具有更多的相互作用。

3 讨论 

已有研究表明，黑水虻可有效降解抗生素、

农药等典型有机污染物［12］，Cai 等［8］研究了黑

水虻幼虫对四环素的降解能力，研究发现降解

四环素的主要因素为黑水虻幼虫肠道微生物，

并且肠道微生物可加快降解四环素。黑水虻应

用于禽畜粪便中抗生素的有效降解，但抗生素

对黑水虻幼虫生长及肠道微生物组成产生影响

并不明确。

本研究幼虫生长和基质转化率的结果表

明，磺胺可以影响黑水虻幼虫的生长和基质的

转化率。SAs 组幼虫的重量和基质转化率都显

著高于对照组，表明 1 000 μg/kg 磺胺对黑水虻

幼虫的生长和基质转化率有积极影响。这可能

是在不影响肠道菌群基本功能的情况下，通过

适量的磺胺降低肠道菌群数量和生物多样性来

减少微生物对宿主体内摄入营养物质的消化吸

收，增加宿主可利用的营养物质，从而利于机

体生长［13］；同时磺胺可使动物肠道壁变薄，利

于宿主对营养物质的吸收［14］；磺胺也可通过抑

制机体免疫反应，减少用于维持免疫的营养物

质，幼虫可利用更多的营养物质用于生长［14］。

此外，磺胺可减少饲喂基质中抗营养因子的不

利影响，提高基质的转化率，从而促进生长［15］。

图6　不同组间门水平的相对丰度

Fig.  6　The relative abundance at phylum level between SAs 

and control groups

184



郭治雪等：磺胺对黑水虻幼虫生长及肠道微生物群落的影响

黑水虻幼虫肠道中的优势门是厚壁菌门、

拟杆菌门、变形菌门和放线菌门（图 6），不同研

究显示上述菌门为黑水虻幼虫肠道的主要菌

门［16］。本研究中，与对照组相比，SAs 组的厚

壁菌门相对丰度显著增加，而拟杆菌门相对丰

度有所降低。与拟杆菌门相比，厚壁菌门有利

于吸收能量物质，从而增加宿主的体重［17-18］。

Rahat-Rozenbloom 等［19］研究发现肥胖个体肠道

中厚壁菌门相对丰度明显增加，而拟杆菌门的

相对丰度有所降低。黑水虻幼虫饲喂磺胺后，

对照组样本中厚壁菌门和拟杆菌门的比值为

4.07，SAs 组幼虫样本中的比值为 20.69，说明磺

图8　不同处理对肠道微生物网络的影响

Fig.  8　Impact of different groups on gut microbial network

图7　不同组间基于16SrRNA属水平的热图

Fig.  7　Heatmap based on 16SrRNA genus level between SAs and control groups
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胺处理对黑水虻幼虫正常的生长具有积极的影

响。已有研究证实包括摩根氏菌属、肠球菌

属、普罗威登斯菌属和营发酵单胞菌属等多种

菌 属 是 黑 水 虻 幼 虫 肠 道 微 生 物 群 的 核 心 成

员［20］。在本研究中 SAs 组的摩根氏菌属和普

罗威登斯菌属均低于对照组，此外共生细菌服

务于关键的代谢活动，例如食物消化，这对宿

主的生存和繁殖至关重要。根据之前的一项研

究，摩根氏菌属和普罗威登斯菌属共同具有产

生脲酶的能力，导致产生大量的生物胺，这可

以中和肠道的酸性消化液，防止某些细菌物种

被水解［21］。因此，SAs 组中摩根氏菌属和普罗

威登斯菌属的下降可能对幼虫消化和肠道微生

物组成产生影响。在黑水虻幼虫的研究中，很

少在肠道中检测到高丰度的梭状芽孢杆菌 1
属、土生孢杆菌属、苏黎世杆菌属，然而，在一

些研究中发现了相反的情况，例如 Wu 等研究

表明饲喂猪粪的黑水虻幼虫的肠道中梭状芽孢

杆菌 1 属、土生孢杆菌属、苏黎世杆菌属的相对

丰度较高，他们将此归因于幼虫的饮食［22］。因

此，本研究中高丰度的梭状芽孢杆菌 1 属、土生

孢杆菌属、苏黎世杆菌属可能来自猪粪。与

SAs 组相比，在对照组中检测到某些特有的属，

包括栖河菌属（Fluviicola）、沉积物杆菌属（Sed⁃

imentibacter）、八叠球菌属（Sarcina）、丛毛单胞

菌属（Comamonsa），它们也可能来自猪粪。最

后，与对照组相比，SAs 组检测到更高丰度的梭

状芽孢杆菌 1 属。而添加梭状芽孢杆菌 1 属可

以增强黑水虻幼虫转化有机废物的能力，可以

加快有机废物的营养转化和生物转化［23］。

本研究中，猪粪中添加 1 000 μg/kg 磺胺可

显著降低黑水虻幼虫肠道菌群的多样性。已有

研究表明，磺胺类抗生素是一类广谱性抗生

素，可以通过抑制革兰氏阳性菌和革兰氏阴性

菌的增殖来抑制大多数细菌的增长［24］。首先，

猪粪中的微生物群落受到了磺胺施加的选择性

压力，一些敏感菌的生长会受到抑制甚至死

亡，只有少部分的耐受菌存活并大量繁殖，从

而降低猪粪中细菌的多样性［25-26］。而黑水虻幼

虫主要以猪粪为食，进入肠道的猪粪中的微生

物群落组成较为单一，幼虫肠道微生物多样性

的来源会受到影响［27］。其次，在猪粪颗粒表面

吸附有磺胺抗生素，经黑水虻幼虫摄食进入肠

道内，幼虫肠道内自身的微生物菌群的多样性

会降低。以上的两方面可能是磺胺抗生素造成

黑水虻幼虫肠道微生物多样性降低的主要原

因，类似的结果也在抗生素暴露后的罗非鱼［28］

和老鼠［29］肠道内观察到。共生网络常用于分

析微生物之间复杂的相互作用［30］，作为种群结

构和动态的主要决定因素，这些相互作用对于

微生物群落的形成至关重要［31］。网络中连接

数量越多，平均程度越高，网络越复杂，复杂程

度越高的网络则通常越稳定［32-34］。由图 9 可

知，SAs 组的边的连接数量和平均程度都低于

对照组，这表明经过磺胺处理后黑水虻幼虫肠

道微生物群的复杂性有所下降。

4 结论 

猪粪中添加 1 000 μg/kg 磺胺可显著提高黑

水虻幼虫重量和基质转化率，但显著降低了幼

虫肠道微生物群落多样性，并显著改变黑水虻

幼虫肠道细菌群落的组成结构。此外，添加

1 000 μg/kg 磺胺降低黑水虻幼虫肠道微生物群

落的复杂性。磺胺虽然会降低幼虫肠道微生物

群落的多样性和复杂性，但在黑水虻幼虫生长

及基质转化率方面表现出优势，此结果为研究

图9　不同样本对肠道微生物影响的共生网络图边数量的

柱形图

Fig.  9　Column chart of the number of edges in the symbiotic 

network diagram for the impact of different samples on gut mi‐

crobiota
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磺胺对黑水虻幼虫生长和肠道微生物群落的影

响提供理论基础，也为黑水虻转化含有磺胺的

禽畜粪便提供技术支撑。
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