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小管福寿螺间接胁迫对大型溞生长、繁殖和肠道微生物的影响
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摘　要： 小管福寿螺（Pomacea canaliculata）的入侵严重威胁本土物种的生存，破坏本土生态系统的功能。大

型溞（Daphnia magna）繁殖迅速、具有体型可塑性、易于观察，常被用作评估环境风险研究的模式物种。本研

究旨在分析小管福寿螺入侵对大型溞生活史、形态、抗氧化性能及其肠道微生物群落的影响，设置无螺对照

组（Ctr）、本土中国圆田螺对照组（CC）、限制菌群的小管福寿螺组（LBPC）与小管福寿螺组（PC）。结果显示，

小管福寿螺入侵促进大型溞生长及繁殖，并影响其生命周期。PC组大型溞的体长和尾刺长度显著降低（P <

0.05），种群数量和产仔率显著升高（P<0.05），同时其抗氧化酶活性显著增强（P<0.05）。此外，大型溞的肠道

微生物 β多样性在PC组显著改变（P<0.05），并且肠道微生物预测通路向抗炎方向改变，代谢能力增强。而抑

制小管福寿螺肠道内病原菌则会缓解其对大型溞在生长、繁殖及肠道微生物组成方面的间接胁迫作用。小

管福寿螺通过非捕食性间接胁迫，显著影响大型溞的生理特征和肠道微生物群落，从而可能对本土的淡水生

态系统造成潜在风险。本研究丰富了小管福寿螺与本土浮游动物的种间互作机理，对小管福寿螺生活史策

略的揭示具有重要的意义。
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随着经济全球化进程的推进，生物入侵成为

全球共同面临的五大环境问题之一［1］。相比本土

物种，入侵物种具有更强的生态适应力与更广的

生态幅，能够快速抢夺生态系统中的资源，对本

土物种造成极强的竞争与捕食压力，导致生物多

样性下降，甚至引发本土生态系统功能的衰退与

崩溃［2］。除了直接捕食，许多入侵物种拥有特殊

的生活史策略，可通过分泌化学物质或病原菌威

胁本土物种的生存。例如，入侵捷克地区的小龙

虾通过分泌信息素使当地的蝌蚪处于应激状态，

改变其发育表型［3］。而植食性入侵鱼类通过排泄

物改变局部的营养盐平衡，进而改变区域生物组

成［4］。这些可通过间接作用影响本土物种生存的

入侵物种，更容易在本土生态系统中占据优势地

位。

小管福寿螺（Pomacea canaliculata）在世界

范围内广泛分布，也是我国最常见的入侵物种之

一［5-7］。小管福寿螺食性广泛，以植食性为主，但

也可捕食腹足类［8-10］、蛙类［11］及浮游动物［12］等。

小管福寿螺对浮游植物与藻类的巨大取食量直

接或间接影响了生态系统的初级生产力，可能会

引起食物网的失衡，导致其他生物长期处于饥饿

压力之下［7］。长期以来，研究者普遍认为小管福

寿螺对生态系统的危害主要源于其捕食与竞争

作用，然而，越来越多的研究表明［5-6］，小管福寿螺

的间接胁迫作用同样不可忽视。其在进食过程

中产生了大量食物碎屑与排泄物，引起水体营养

盐失衡，水质恶化或富营养化［8， 13-15］，使本土物种

因缺氧或氨中毒而死亡或区域灭绝，进而明显改

变本土生态系统的生物结构［16-18］。此外，小管福
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寿螺肠道内定殖着大量的病原菌［19-21］，这些病原

菌可以通过小管福寿螺的生命活动进入水体，感

染本土底栖动物，导致氧化应激、肠道微生物组

成变化甚至死亡［5， 22-23］，抑制小管福寿螺肠道内病

原菌的活性会减弱其对本土底栖动物的影响［23］。

因此，释放肠道内共生的病原菌可能是小管福寿

螺对本土物种产生间接胁迫的主要途径之一。

浮游动物是水生食物网中的关键生物，一般

被认为是初级生产者与高级消费者之间的桥梁，

对维持淡水生态系统的稳定至关重要［24］。大型

溞（Daphnia magna）广泛分布于池塘、湖泊等各

种水体中，常被用作生态环境研究的模式动

物［25］。大型溞具有多种诱导防御性状，包括生活

史、形态和行为的变化，这些变化通常由捕食者

释放的化学线索（包括代谢物、分泌物与共生微

生物等）所触发［26-27］。大型溞肠道微生物的组成

与多样性高度依赖于其生存环境［27-28］，良好的肠

道微生物组成有助于大型溞的生长代谢、毒性耐

受以及营养物质供给［29-31］，肠道菌群紊乱的大型

溞可能会出现炎性反应，甚至死亡。因此，大型

溞的防御表型及肠道微生物组成的改变可以用

于评估环境压力。

相较于直接胁迫，小管福寿螺的间接胁迫在

引起本土物种种群衰退中起着更为关键的作

用［32］，然而已有的研究仅针对本土底栖动物，缺

少小管福寿螺间接胁迫对本土其他生态位物种

影响的科学证据。浮游动物作为水生生态系统

中的关键类群，其种群动态和适应性变化对维持

生态平衡具有重要意义。大型溞对外界环境反

应迅速，在面对小管福寿螺的入侵时，会在形态

与生活史方面产生一系列的进化反应来响应压

力。本研究以实验室稳定传代的大型溞为实验

对象，研究小管福寿螺入侵的非捕食性间接胁迫

对大型溞生活史、形态、抗氧化性能和肠道微生

物的影响，为小管福寿螺入侵对本土浮游动物群

落的生态风险评估提供了重要的理论依据，有效

支撑生物入侵防控策略的研发。

1　材料与方法

1.1　实验动物的饲养

本研究中所用实验动物大型溞从中国科学

院水生生物研究所获得，在实验室中经过多代培

养得到纯品系品种。将实验室单克隆的大型溞

培养在装有COMBO培养基的 1 L烧杯中。实验

期间大型溞的饲养条件维持不变［（温度 25 ℃，

光暗比 14 h∶10 h，光强 30 µmol/（m·s）］。大型溞

的种群密度维持在低于 60只/L，隔天投加蛋白核

小球藻（Chlorella pyrenoidosa），每两周更新培养

基。以含有 5个新生大型溞的烧杯作为亲本杯，

取亲虫产出的第 3窝大型溞新虫（<12 h龄）为受

试个体。

小管福寿螺采集于广东省肇庆市一个天然

湖泊，中国圆田螺（Cipangopaludina chinensis）采

集于山东微山湖，用于本土物种对照。两种螺

各 100 只，分别被饲养于 76 L 的塑料水族箱中，

其内含有 50 L 的曝气自来水，暂养 14 d 即可用

于实验。每天以 0.1 mg/ ind.的量投喂商品鱼饲

料粉末（Tetramin，德国）。

由于病原菌被认为是小管福寿螺产生间接

胁迫的主要原因之一，通过LIU等的方法［23］建立

了 小 管 福 寿 螺 限 菌 模 型（Limiting bacteria P. 

canaliculata model， LBPC），添加 0.1 g/L 的抗菌

肽（诺必清，中国）处理小管福寿螺 4 d。前期研

究已证明使用该抗菌肽可限制小管福寿螺肠道

内病原菌的活性，且对其无致死作用。

1.2　实验设计

本实验采用非接触式暴露实验，在容积为

1 250 mL 的圆形聚乙烯盒内放入带有小孔的聚

乙烯小盒，允许水流通过，并确保两侧动物无法

相互接触。无螺对照组（Ctr）的小盒内不放置任

何动物，本土中国圆田螺对照组（CC）在小盒内放

置 1只中国圆田螺［体质量（3.0 ± 0.2）g］，小管福

寿螺组（PC）放置 1 只小管福寿螺［体质量（7.0 ± 

0.5）g］，限制菌群的小管福寿螺组（LBPC）则放置

1只 LBPC小管福寿螺［体质量（7.0 ± 0.5）g］。每

个体系内放置有 6只<12 h龄的大型溞，所有体系

均进行 3 次重复。实验持续 14 d，每 24 h 记录初

始存活个体和新生个体数量，在实验结束时测量

了 6 龄（性成熟期）和 10 龄的大型溞的体长及尾

刺长度，并计算相对尾刺长（尾刺长/体长）。

1.3　抗氧化活性检测

在实验结束时各组分别取 3 只 10 龄的大型

溞，加入 1.5 mL 生理盐水后在冰上匀浆，低温离

心（2 500 r/min）10 min后，收集上清液，使用商用

试剂盒（南京建成生物工程研究所，中国南京）测

量丙二醛（（MDA）、超氧化物歧化酶（SOD）和过
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氧化氢酶（CAT）。每组样品以蛋白质含量进行

标准化计算，所有实验均重复3次。

1.4　肠道微生物检测

取Ctr、LBPC与PC组的 6龄大型溞用于肠道

菌群组成分析。3只来自于同一实验组的性成熟

的大型溞在无菌环境下以无菌 PBS冲洗 3次后，

用75%的乙醇体表处理2~3 min，继续用无菌PBS

冲洗 3次，快速使用液氮冻存，-80 ℃保存。根据

DNA试剂盒［天根生物科技（北京）有限公司］的

说明从大型溞样品中提取总基因组 DNA。使用

引物对 338F： 5'- ACTCCTACGGGAGGCAGCA-
3'和 806R： 5'- GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3'

扩增细菌 16S rRNA 基因的 V3-V4 区。使用

USEARCH（版本 10.0）将具有超过 97%相似性阈

值的合格序列分配给一个操作分类单元（OTU）。

OTU/ASV 的分类注释是基于 QIIME2 及 SILVA

数 据 库 进 行 的 ，置 信 度 阈 值 为 70%。 使 用 

QIIME2 软件分析各样本的 Alpha多样性。通过

主坐标分析（PCoA）分析 Beta 多样性，以评估样

本多样性的物种复杂性。通过 PICRUSt2软件预

测大型溞肠道微生物的功能。

1.5　数据分析

数据以平均数 ± 标准误（SE）表示，使用

SPSS 19.0软件进行统计分析。若数据呈正态分

布，对于仅有两组的实验，采用双尾 Student's t检

验分析显著性差异；对于多个组，采用 Tuckey 检

验的方差分析（ANOVA）确定组间的显著性差

异 。 P<0.05 表 示 差 异 有 统 计 学 意 义 ，使 用

GraphPad Prism绘制结果图。

2　结果

2.1　小管福寿螺间接胁迫对大型溞 6龄期的可

测性状的影响

小管福寿螺间接胁迫能够诱导 6龄期大型溞

体型缩小和尾刺长度缩短，而中国圆田螺以及

LBPC小管福寿螺则无该能力。PC组 6龄期大型

溞的体长［（2 347.61 ± 80.50 ）µm］显著低于其他

各 组（P<0.05，图 1a），而 LBPC 组 的 体 长

［（2 680.81 ± 132.92 ）μ m］显 著 高 于 Ctr 组

［（2 540.20 ± 147.05 ）µm］与 CC 组［（2 520.32 ± 

136.37）μm］。6龄期大型溞的尾刺长度在各组的

变化与体长一致，PC组［（644.84 ± 17.21 ） μm］显

著低于其他各组（P <0.05，图 1b），而 LBPC 组

［（761.00 ± 25.23 ） μm］则 显 著 高 于 Ctr 组

［（746.47 ± 15.94 ） μm］与 CC 组［（742.43 ± 

21.65 ） μm］。相似的，6 龄期大型溞的相对尾刺

长在PC组显著低于其他各组（P <0.05，图 1c），而

LBPC 组的相对尾刺长显著高于 PC 组（P <0.05）

但显著低于Ctr组和CC组（P <0.05）。

小管福寿螺也可诱导 10 龄期大型溞体型和

尾刺长度的减小，这与 6 龄期的趋势是一致的。

PC 组的 10 龄期大型溞体长［（3 259.56 ± 74.40 ）

μm）］显著低于其他各组（P <0.05，图2a），而CC组

的体长［（3 824.59 ± 77.10 ）μm）］显著高于 Ctr组

与 LBPC 组 ，Ctr 组 的 10 龄 期 大 型 溞 体 长

［（3 727.78 ± 101.39 ）μm］显著高于 LBPC 组

［（3 574.57 ± 113.32 ）μm］。PC 组的 10龄期大型

溞的尾刺长［（669.89 ± 9.27 ）μm］显著低于其他

各组（P<0.05，图2b），LBPC组的尾刺长［（764.62 ± 

12.26 ）μm］显著高于Ctr组［（764.00 ± 13.31 ）μm］

与 CC 组［（777.14 ± 12.98 ）μm］。相对尾刺长度

方面，LBPC 组显著高于其他各组（P<0.05，图

2c）。

2.2　小管福寿螺间接胁迫对大型溞生命周期的

影响

小管福寿螺间接胁迫具有诱导大型溞快速

繁殖与发育的能力。经过 14 d 的间接暴露，PC

组的大型溞平均数量为 107.00 ind.，显著高于

Ctr 组。PC 组的幼年大型溞（75.00 ind.）与 6 龄

期大型溞（25.67 ind.）的平均数量显著高于 Ctr

组（P<0.05，图 3a），而 LBPC 组幼年大型溞的平

均数量（31.67 ind.）也显著高于Ctr组（14.67 ind.），

但 6龄期大型溞平均数量（10.67 ind.）与 Ctr 组

（10.00 ind.）无显著性差异（P>0.05）。各组 10 龄

期大型溞平均数量无显著性差异（P>0.05）。PC

组的大型溞平均产生后代数（17.11 ind.）显著高

于其他各组（P<0.05，图 3b），LBPC 组（7.39 ind.）

则显著高于Ctr组（3.67 ind.）。
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Ctr. n=30；CC. n=37；LBPC. n=32；PC. n=77。数据柱形标注不同小写字母表示差异显著（P <0. 05）。
Ctr. n=30；CC. n=37；LBPC. n=32；PC. n=77.  Value columns with different lowercase letters mean significant difference （P <0. 05）.

图1　不同螺的间接胁迫对大型溞6龄期时可测性状的影响
Fig. 1　Effects of indirect stress of different snails on the measurable traits of Daphnia magna at 6th instar

Ctr. n=9；CC. n=22；LBPC. n=21；PC. n=18。数据柱形标注不同小写字母表示差异显著（P <0. 05）。
Ctr. n=9；CC. n=22；LBPC. n=21；PC. n=18.  Value columns with different lowercase letters mean significant difference （P <0. 05）.

图2　不同螺的间接胁迫对大型溞10龄期时可测性状的影响
Fig. 2　Effects of indirect stress of different snails on the measurable traits of Daphnia magna at 10th instar
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2.3　小管福寿螺间接胁迫对大型溞抗氧化酶活

性的影响

小管福寿螺的间接暴露引起了大型溞的氧化应

激，而中国圆田螺及LBPC小管福寿螺则没有此效

果。PC组的SOD活性与CAT活性显著高于其他各

组（P <0.05，图4a~b），其SOD活性分别是Ctr、CC组

与LBPC组的1.40倍、1.32倍与1.25倍，CAT活性则

分别达到1.43倍、1.21倍与1.21倍。而LBPC组与

CC组的CAT活性也显著高于Ctr组（P <0.05），为其

活性的1.18倍。PC组的MDA浓度显著高于其他各

组（P <0.05，图 4c），其浓度达到 Ctr 组、CC 组与

LBPC组的1.64倍、1.53倍与1.38倍。

数据柱形标注“*”表示与Ctr组相比差异显著（P <0. 05），“***”表示差异极其显著（P <0. 001）。数据柱形标注不同小写字母表示差异显
著（P <0. 05）。
Value columns with “*” above mean significant difference （P < 0. 05） with the Ctr group， while “***” mean a highly significant difference 

（P < 0. 001）. Value columns with different lowercase letters mean significant difference （P <0. 05）.

图3　不同螺的间接胁迫对大型溞种群生命周期的影响
Fig. 3　Effects of indirect stress of different snails on the life cycle of Daphnia magna population

数据柱形标注不同小写字母表示差异显著（P <0. 05）。
Value columns with different lowercase letters mean significant difference （P <0. 05）.

图4　不同螺的间接胁迫对大型溞的抗氧化酶活性的影响
Fig. 4　Effects of indirect stress of different snails on antioxidant enzyme activities of Daphnia magna
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2.4　小管福寿螺间接胁迫对大型溞肠道微生物

的影响

为系统解析小管福寿螺间接胁迫对大型溞肠

道菌群的影响，通过分析肠道微生物多样性、肠道

微生物组成以及预测的功能，揭示入侵胁迫作用

下宿主-肠道微生物互作关系的潜在作用机制。

2.4.1　小管福寿螺间接胁迫对大型溞肠道微生

物多样性的影响

Ctr、LBPC与 PC组的大型溞的肠道微生物 α

多样性存在差异，其中 Ctr 组与 PC 组的 ACE 指

数、Chao1 指数、Simpson 指数均显著高于 LBPC

组（P <0.05，表 1），而 Ctr 组的 Shannon 指数显著

高于 PC 组与 LBPC 组（P <0.05）。基于细菌群落

的Bary - Curtis距离，通过主坐标分析（PCoA）评

估了 Ctr、LBPC 与 PC 组的大型溞肠道微生物组

成的差异，发现 3组的大型溞肠道微生物存在着

明显的差异（图5）。

2.4.2　小管福寿螺间接胁迫对大型溞肠道微生

物组成的影响

各组在门水平上，相对丰度较大的为变形菌门

（Proteobacteria）、厚壁菌门（Firmicutes）与拟杆菌门

（Bacteroidota），其中变形菌门在Ctr组的相对丰度

是PC组的1.98倍。拟杆菌门在PC组的相对丰度分

别是LBPC组与Ctr组的 3.84倍与 2.13倍（图 6a）。

在属水平上，另枝菌属（Alistipes）、unclassified_

Muribaculaceae、unclassified_Lachnospiraceae、拟

杆菌属（Bacteroides）与Lachnospiraceae_NK4A136_

group是PC组大型溞肠道中的优势菌属，但这些菌

属在Ctr组及LBPC组的相对丰度并不高（图6b）。

表1　三种处理方式下的大型溞的肠道菌群α多样性指数
Tab. 1　α diversity index of intestinal microbes of Daphnia magna under three treatments

分组 Group

Ctr

LBPC

PC

ACE指数 ACE index

1 507.45±12.78a

834.98±59.14b

1 413.17±128.73a

Chao1指数
Chao1 index

1 504.89±12.15a

831.48±60.38b

1 412.42±128.18a

Simpson指数
Simpson index

0.98±0a

0.83±0.01b

0.97±0.00a

Shannon指数
Shannon index

8.05±0.04a

4.70±0.09c

7.89±0.10b

覆盖度
Coverge

0.999 7

0.999 5

0.999 7

注：同行不同小写字母表示显著性差异（P <0.05）。
Notes： Different lowercase letters in the same row indicate significant differences（P <0.05）.

图5　不同螺的间接胁迫下大型溞的肠道微生物β多样
性PCoA

Fig. 5　PCoA of β diversity in the intestinal microbes of 
Daphnia magna under indirect stress of different snails

图6　不同螺的间接胁迫对大型溞的肠道微生物组成的影响
Fig. 6　Effects of indirect stress of different snails on intestinal microbial composition of Daphnia magna
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2.4.3　小管福寿螺间接胁迫对大型溞肠道微生

物预测功能的影响

通过 Picrust 数据库预测了各组大型溞肠道

微生物三级通路的基因功能，发现 16条在 3组内

富集量>1% 的信号通路，其中有 10 条通路在 PC

组的相对丰度高于Ctr组与LBPC组，这些通路主

要与氨基酸、核酸以及其次生产物的代谢与合成

相关。除此外，PC组的抗生素生物合成通路的相

对丰度也高于 Ctr组与 LBPC 组，但 PC 组的微生

物新陈代谢、ABC 转运系统等 6 条与碳代谢、微

生物信息及免疫相关的信号通路的相对丰度比

Ctr组与LBPC组低（图7）。

3　讨论

诱导型防御在维持水域生态系统的种间关

系中发挥着重要的作用［33-34］。大型溞对其他物种

释放的信息素、微生物及类似物质十分敏感，当

大型溞受到环境胁迫时，其第一触角快速识别化

学信号［35］，并将化学信号与受体结合［36］，随后整

合神经元信号并转化为内分泌因子［37］，从而调节

自身生长并产生诱导型防御［38］，这主要表现在体

型与生命周期的迅速变化。因此，大型溞常作为

模式物种被用于评估其他动物产生的微生物或

信息素等物质的作用机制［39-40］。

小管福寿螺的捕食作用会导致部分特定浮

游动物的区域性灭绝［40］，且其可通过分泌病原微

生物与其他化学物质危害本土物种［5］。大型溞在

面对小管福寿螺的捕食性胁迫与分泌物胁迫的

影响下，会发生多方面的诱导型防御，这种改变

与大型溞在面对不良环境胁迫或鱼类捕食者胁

迫时是一致的，即减小性成熟期个体的体长与尾

刺长［40］，以减少构建机体所需的能量，而大量节

省下来的能量被用于繁殖与加快自身的生命周

期［39-41］，快速的产生大量小个体的子代，从而确保

种群的延续［42］。在本研究中，PC 组的大型溞不

论在 6龄还是 10龄体长均显著降低，繁殖量则显

著提高，这提示了小管福寿螺对大型溞产生了间

接胁迫压力，大型溞通过产生诱导型防御，减少

了构建体型的能量投入［40］，而这种改变是长期而

深远的，会逐渐减少大型溞子代的体型大小，最

后使其生态位发生改变。而在 LBPC 组，大型溞

的体型与CC组及Ctr组相似，这提示小管福寿螺

外排的微生物可能是引起浮游动物产生诱导性

防御的主要原因之一。

图7　不同螺的间接胁迫对大型溞的肠道微生物功能基因预测的影响
Fig. 7　Effects of indirect stress of different snails on the prediction of intestinal microbial 

functional genes in Daphnia magna
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入侵物种对本土物种产生竞争与捕食作用，

是生态系统中常见的生物性胁迫源，可导致本土

物种处于长期的氧化应激状态。如入侵性的蜜

蜂（Vespa velutina）可使本土蜜蜂种群产生广泛的

氧化应激，从而导致其种群衰退［43］，小管福寿螺

也被证实可以通过分泌物影响本土底栖动物，引

起其种群内产生广泛的氧化应激［5］。氧化应激是

指机体在内外环境有害刺激的条件下，体内产生

的活性氧自由基（Reactive oxygen species，ROS）

超过机体自身抗氧化系统的清除自由基能力，造

成体内氧化系统和抗氧化系统失衡，产生氧化损

伤，从而导致的细胞和组织的生理和病理反应。

在抗氧化系统中，SOD是抵抗氧化损伤的主要防

线［44］，而 CAT 通过分解过氧化氢，在生物防御系

统中发挥重要作用［44］，MDA 则是脂质过氧化的

主要产物［45］。研究［46-47］指出，大型溞在面对很强

的环境污染时才会表现出明显的抗氧化酶活性

改变，本研究也发现，小管福寿螺的暴露可以导

致大型溞群体出现氧化应激现象。使大型溞体

内的 SOD与 CAT的活性，及 MDA的浓度显著上

升，而本土的中国圆田螺，以及压制了肠道菌群

的小管福寿螺则无此现象，这说明小管福寿螺向

环境中外排的物质中含有促氧化剂，这很可能是

它肠道内的病原菌，这是引起浮游动物氧化损伤

的潜在原因之一，该结果与大型溞的形态学及种

群动态表现出一致性。

动物体内存在大量且复杂的共生细菌群落，

它们具有高度的可塑性，能够根据环境变化重新

配置，进而帮助宿主对外界生存环境做出快速响

应［48-49］。在本研究中，小管福寿螺的入侵对大型

溞的肠道微生物组成产生了影响，另枝菌属、

unclassified_Lachnospiraceae、拟 杆 菌 属 与

Lachnospiraceae_NK4A136_group 具有调节机体

炎 性 反 应 的 能 力［50-53］ ，而 unclassified_

Muribaculaceae 则是调节机体代谢的重要菌

群［44］，以上菌群在 PC 组显著富集，而在 LBPC 组

与 Ctr 组的丰度则很低，这说明在小管福寿螺的

入侵下，大型溞的肠道微生物向着抗炎与增强代

谢能力方向漂变，从而使大型溞可以适应小管福

寿螺产生的间接胁迫，促进宿主快速的繁殖产生

子代。通过 PICRUSt2预测大型溞的肠道微生物

功能发现，LBPC组与Ctr组的大型溞肠道微生物

的代谢功能预测通路极其相近，而 PC 组的大型

溞代谢能力明显增强，提示大型溞可能需要产生

更多的能量应对小管福寿螺入侵后的不良环境。

除此之外，大型溞肠道微生物的抗生素合成与代

谢能力增强，可能是用于抵抗小管福寿螺分泌的

病原菌，而 ABC 转运能力的减弱可能标志着 PC

组的大型溞肠道发生了慢性炎症。抗菌肽影响

了小管福寿螺肠道微生物的组成，压制了病原菌

的丰度［23］，导致小管福寿螺向水环境中外排的病

原菌丰度减小。此外，LBPC 组小管福寿螺也可

能存在未完全代谢的抗菌肽，其进入水体后可能

影响小管福寿螺入侵水体的病原菌丰度，从而影

响小管福寿螺对大型溞在生长、繁殖及肠道微生

物组成方面的间接胁迫作用。

综上所述，小管福寿螺入侵后的非捕食性胁

迫会诱导大型溞快速繁殖，减小其性成熟期的体

型和尾刺长，同时引起了大型溞种群的氧化应

激，提高其肠道菌群中抗炎类的细菌丰度，并增

强了代谢功能，从而使整体种群产生诱导型防御

进化，而抑制小管福寿螺肠道内的病原菌丰度可

缓解上述效果，这证明小管福寿螺释放的病原菌

可能是引起浮游动物应激的主要因素之一。本

研究丰富了小管福寿螺与本土浮游动物的种间

互作机理，对小管福寿螺生活史策略的揭示具有

重要的意义。

作者声明本文无利益冲突。
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Impact of indirect stress from invasive Pomacea canaliculata on the growth， 

reproduction and gut microbiota of Daphnia magna

LIU Mingyuan1， SUI Changrun1， ZHAO Wenyu1，2， QIU Zhujun1，2， FAN Chonghui1，2， ZHANG Yao1，2， 

WANG Yuqing1，2， ZHANG Qian1， LIU Ying1，3

（1. Key Laboratory of Environment Controlled Aquaculture， Ministry of Education， Dalian Ocean University， Dalian 

116023， Liaoning， China； 2. College of Marine Science and Environment， Dalian Ocean University， Dalian  116023， 

Liaoning， China； 3. College of Biosystems Engineering and Food Science， Zhejiang University， Hangzhou  310058，

Zhejiang， China）

Abstract: The invasion of Pomacea canaliculata poses a significant threat to the survival of native species 

and disrupts the functioning of native ecosystems. Daphnia magna， known for its rapid reproduction， 

malleable body shape， and ease of observation， is frequently used as a model organism in environmental 

risk assessment studies. This study aimed to explore the effects of the invasion of P. canaliculata on the life 

history， morphology， antioxidant performance， and gut microbiota of D. magna by establishing four 

experimental groups： no-snail control group （Ctr）， native snail Cipangopaludina chinensis group （CC）， 

limited-bacterial P. canaliculata group （LBPC） and P. canaliculata group （PC）. The results showed that 

the invasion of P. canaliculata promoted the growth， and reproduction of D. magna， and affected its life 

cycle. D. magna in the PC group had significantly reduced body length and tail spine length （P<0.05）， 

while the population size and reproductive rate were significantly increased （P<0.05）. Additionally， the 

activity of antioxidant enzymes was significantly enhanced （P<0.05）. Additionally， the β -diversity of 

intestinal microbiota in D. magna was significantly altered in the PC group （P<0.05）， with predicted 

microbial pathways shifting toward anti-inflammatory functions and enhanced metabolic capacity. 

However， inhibiting pathogenic bacteria in the intestinal tract of P. canaliculata alleviated its indirect stress 

effects on the growth， reproduction， and intestinal microbiota composition of D. magna. These findings 

indicate that P. canaliculata exerts significant indirect pressure through non-predatory interactions， 

affecting the physiological characteristics and gut microbial community of D. magna， potentially posing a 

risk to native freshwater ecosystems， which may be partly attributed to changes in its gut microbiota. This 

study enriches the understanding of the interspecific interaction mechanisms between P. canaliculata and 

native zooplankton， providing important insights into the life history strategies of P. canaliculata.

Key words: Pomacea canaliculata； Daphnia magna； non-predatory indirect stress； antioxidant 

performance； gut microbiota； ecological impact
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