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摘要 专性捕食细菌蛭弧菌及其类似细菌（Bdellovibrio and like organisms，BALOs）因在农业、工业和医

学，尤其是在治疗抗生素耐药病原细菌感染中的潜在应用前景而倍受重视。但关于BALOs的诸多基础科学问

题在过去几十年里一直不清楚，这也是这类细菌暂未被有效开发和利用的根本原因。近年来，关于BALOs生命

周期、捕食机制、资源分布与多样性以及它们在医学、农业和工业中的应用等方面取得了较多进展，特别是 2021
年蛭弧菌门正式确立以来，相关研究暴发式增长。本文系统回顾BALOs的研究进展，并着重介绍最新报道的捕

食机制研究等突出成就，以促进我们对BALOs资源的认识与进一步应用，并指导未来的 BALOs 研究。
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专性捕食性细菌蛭弧菌及其类似细菌（Bdellovi⁃
brio and like organisms，BALOs）广泛存在于不同的

环境中，并具有重要的生理生化特性和新陈代谢能

力。它以革兰氏阴性菌为猎物，捕食范围已在 100多

种动植物和人类病原细菌上得到验证，如大肠杆菌、

沙门氏菌和青枯菌等，被认为可能具备作为潜在“活

体抗生素”的能力。2021年蛭弧菌门被建立后，与之

相关的研究呈暴发式增长，但至今关于BALOs的研

究进展尚未得到系统梳理。本文拟概述 BALOs 的
发现、系统发育、生命周期及其应用前景，并着重介

绍最新报道的捕食机制研究等突出成就，以期促进

我们对BALOs资源的认识与进一步应用。

1　BALOs及其系统发育

蛭弧菌首次于 1963 年由 Stolp 等［1］从土壤中分

离。蛭弧菌及其类似细菌（Bdellovibrio and like or‐
ganisms，BALOs）广泛分布于土壤［2-4］，也分布于自

来水、盐水、海水、污水、下水管道、水库、动物和人类

的粪便等［5-7］。BALOs为典型的革兰氏阴性细菌，单

细胞，通常为弧状或弯钩状。个体比一般细菌小，长 
0.8~1.2 μm，宽 0.25~0.4 μm，具有 1 根极性鞭毛并

表现出优秀的运动能力［1］。BALOs 细胞中 DNA 含

量为 5%，蛋白质含量较高，占干质量的 60%~
70%［8］。BALOs 染色质上组蛋白与 DNA 的结合方

式比较特殊，且其组蛋白似乎有利于自身染色质的

压缩［9］。BALOs是主要捕食革兰氏阴性细菌的专性

捕食性细菌，捕食过程中的行为由其特定基因决定，

这些基因会影响趋化性、附着和侵入猎物等，也对猎

物内容物的消化至关重要［10］。BALOs 富含的多种

蛋白酶和水解酶在其捕食过程中发挥着重要作

用［11］，其捕食策略主要有内生型捕食和外生型捕食 2
种。前者BALOs侵入宿主的周质空间，消耗宿主的

内容物生长繁殖并裂解宿主细胞；后者BALOs附着

在猎物的表面，吸取宿主内容物繁殖并使宿主死亡。

在特殊情况下，BALOs能够捕食革兰氏阳性细菌，如

B. bacteriovorus HD100可以降解金黄色葡萄球菌的
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生物膜［12］，Waso 等［13］也证实 B. bacteriovorus PF13
对金黄色葡萄球菌和屎肠球菌有捕食能力。同时，

李敏佳等［14］以枯草芽孢杆菌为宿主首次筛选得到了

蛭弧菌 BDE-1。而 B. bacteriovorus Tiberius 是目前

唯一报道的从自然环境分离的兼性BALOs菌株，具

有双重生长模式，既可以靠捕食猎物生长，也可以在

蛋白胨酵母提取物的培养基上独立生长［15］。最新的

预印本报道了氨基酸可以作为碳源满足 BALOs 不
依赖猎物的生长，但该结论暂未得到更多的支持［16］。

BALOs在自然界中广泛分布，并可能对细菌种

群起着重要的调控作用。大量研究表明 BALOs 对
pH、温度等环境因子的要求并不严苛，通常在 pH 
6.0~8.5和温度 23~37 ℃的范围内生长，且部分BA‐
LOs 具有优秀的耐盐能力［17-19］。2006 年，Davidov
等［20］使用依赖培养和非依赖培养的方法对土壤捕食

性细菌群落的结构进行分析，揭示了许多此前未曾

检测到的BALOs多样性。Oyedara等［3］2016年首次

报道了墨西哥土壤 BALOs 分离株的异质性及其在

病原菌控制中的潜在应用，并通过全基因组测序和

比较基因组分析进一步揭示了 2种土壤蛭弧菌的捕

食特征和遗传多样性［21］。不同种类 BALOs 的捕食

范围和捕食能力存在差异，且同种BALOs在捕食顺

序上也存在一定的偏好性［22］。鉴于 BALOs 资源广

泛分布和种类多样的特性，以及它们对多种病原细

菌的显著杀灭效果，BALOs有望在临床治疗、食品安

全、水产养殖、农业生产和环境保护等多个领域作为

“活的抗生素”，成为应对病原细菌危害及其抗生素

耐药问题的新的解决方案。

蛭弧菌的分类早期主要依据以形态生理特征为

主的传统分类方法。然而，由于不同菌株之间可能

存在形态上的细微差异，这种分类方法具有一定的

主观性和不准确性。随着分子生物学技术的发展，

特别是基因测序技术的推广，蛭弧菌的分类得到了

进一步的完善。由于 BALOs 菌株的分离和培养难

度较大，这一特性在早期阶段限制了对其系统发育

的深入研究。2004年，Davidov等［23］对不同地理区域

的 120株 BALOs菌株进行了 16S rRNA 基因序列分

析，更科学地将Bacteriovoracaceae科和Bdellolovibri‐
onaceae 科归类为 Bdellovibrionales 目，同时创立了

Peredibacter 属，并将 Bdellovibrio stopii 重新命名为

Bacteriovorax stolpii。通过 16S rRNA 基因测序，蛭

弧菌在系统发育上被分类到 δ变形菌纲（Deltaproteo‐
bacteria），具有相同周质侵袭行为的其他捕食性细菌

也 被 分 类 到 Deltaproteobacteria。 2015 年 ，Koval
等［24］首次建立了 Halobacteriovorax 属，其中 Bacte⁃
riovorax marinus 和 Bacteriovorax litoralis 分别被重

新命名为 Halobacteriovorax marinus 和 Halobacte⁃
riovorax litorali。2017年，基于系统发育广泛分类群

的 74个蛋白质序列的深入系统发育分析［25］，BALOs
的分类得到进一步完善，Bdellovibrionales 目被归类

至 Oligoflexia 纲，Bacteriovoracaceae 科与 Halobacte‐
riovoraceae 科均被划分至 Bacteriovoracales 目，而

Pseudobacteriovoracaceae科则被归类至Oligoflexales
目。这一系列的重新分类为后续的相关研究提供了

更为科学和准确的分类依据。2020年，Waite等［26］基

于 120个保守的单拷贝标记基因和核糖体 rRNA 基
因的系统发育学分析解决了公认的Deltaproteobacte‐
ria 系统发育不稳定问题，将 Deltaproteobacteria、Oli‐
goflexia 和 Thermodesulfobacteria 重新划分为反映功

能的 4 个门，即黏细菌门（Myxococcota）、脱硫菌门

（Desulfobacterota）、蛭弧菌门（Bdellovibrionota）和未

培养的 SAR324 簇的门。2021 年，国际原核生物系

统学委员会（ICSP）将门的等级纳入《国际原核生物

命名法典》（ICNP），并公布了包括蛭弧菌门在内的

42 个原核生物门［27］。BALOs 最新的系统分类兼顾

了传统的分类系统学和新的系统发育学，同时也结

合了 BALOs 的功能特点［28］。蛭弧菌门的建立不仅

有助于更好地理解和研究BALOs的生物学特性，也

为后续的研究提供了新的视角和框架。目前，明确

了分类地位的 BALOs 分为 7 个属，具体为 Bdellovi‐
brionia纲 Bdellovibrionales目 Pseudobdellovibrionace‐
ae 科下的 Bdellovibrio 属、Pseudobdellovibrio 属和

Micavibrio 属；Bacteriovoracia 纲 Bacteriovoracales 目
Bacteriovoracaceae科下的Bacteriovorax属和Peredi⁃
bacter 属 ；Bacteriovoracales 目 Halobacteriovoraceae
科下的Halobacteriovorax属；归属于Oligoflexia纲的

Pseudobacteriovorax 属。此外，归属于 Candidatus 
Melainabacteria 门的 Vampirovibrio 属是否属于 BA‐
LOs 尚存争议，本综述仅对上述 7 个经典的 BALOs
属进行讨论。

2　BALOs的捕食策略及其生命周期

BALOs作为一种专性捕食性细菌，其基因组已

被证实具有特殊的蛋白质和生理途径而不同于非捕

食性细菌［29］。而 BALOs 自身也在进化史中展现出

多种捕食策略，其捕食方式主要可分为 2大类：（1）内
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生型（endobiotic）捕食：BALOs直接穿过猎物周质空

间或细胞膜，消耗猎物细胞内大分子促进捕食者的

生长分裂；（2）外生型（epibiotic）捕食：BALOs停留在

猎物细胞外，从外部分解并消耗猎物分子［30］。

BALOs生活周期可分为 5个阶段：自由游动、宿

主识别、入侵周质空间、生长繁殖、裂解释放。在自

由游动和宿主识别阶段，BALOs 通过 1 根独立的鞭

毛，自由游动寻找攻击的宿主，表现出高运动性，并

通过表面蛋白等方式识别宿主细胞，随后对宿主细

胞进行入侵。然而，在入侵周质空间、生长繁殖、裂

解释放阶段，2 种捕食策略的 BALOs 表现出不同的

生活方式。总体上，它们都通过消耗宿主细胞内的

大分子物质，进行自身物质合成后释放子代并开始

新的生活周期［31］。

2.1　内生型捕食方式及其生命周期

已知的 BALOs 大多采用内生型捕食策略进入

猎物的周质空间，消耗猎物胞内的大分子物质进行

生长分裂，其生命周期如图 1 所示［32］。新生捕食者

细胞的大小相对稳定，不会随猎物的大小和营养质

量而明显改变［33］。但是，猎物的个体大小决定整个

生命周期的持续时间和后代数量，猎物细胞的营养

质量则决定捕食者的繁衍速度［33］。Santin等［33］推测

BALOs可以通过调整细胞周期以充分利用猎物，这

说明 BALOs 对其生命周期的调控至少有自主调控

和反馈调控2种途径。

在自由游动阶段，BALOs 借助 1 条极性的被鞘

鞭毛的摆动实现高速游动［34］。高速游动的捕食者与

猎物细胞发生高速碰撞时，在 T4P（IV 型菌毛）的介

导下［30，35］以无鞭毛的一端吸附到猎物细胞上［34］。

在宿主识别阶段，BALOs依靠冗余的表面识别

蛋白超家族实现对不同物种猎物的识别。Caulton
等［36］研究发现 B. bacteriovorus HD100的表面存在 1
类能与猎物表面多聚糖相互作用的蛋白质，将其命

名为MAT超家族蛋白（mosaic adhesive trimer super‐
family，MAT）。这种蛋白家族是 1 种嵌合的三聚体

纤维状蛋白，其 C 端展示出多样的氨基酸序列和结

构折叠方式，并且暴露在细胞外，具备多种黏附尖端

结构和识别功能。相较之下，蛋白的 N 端则表现出

较高的保守性并定位于蛭弧菌一侧［36］。

在入侵周质空间阶段，BALOs通过分泌蛋白酶、

肽聚糖酶等水解酶裂解猎物的细胞壁形成适合蛭弧

菌进入的穿孔。借助纤毛和鞭毛的摆动，蛭弧菌透

过穿孔进入猎物的周质空间并将鞭毛吸入［34］。

在生长繁殖阶段初期，蛭弧菌与宿主细胞发生

形态和结构上的变化，形成蛭质体［34］。蛭弧菌通过

分泌水解酶修饰宿主细胞的细胞壁，形成 1个渗透性

屏障，从而更易于在宿主细胞内定居且起到阻止其

他捕食者入侵的作用，同时改变宿主细胞原有的形

态为球形［34，37］。随后蛭弧菌会降解鞭毛，身体变得

更加细长，形成丝状体［34］。丝状蛭弧菌通过分解猎

物细胞内的蛋白质和核酸等大分子物质，将它们转

化为氨基酸等小分子前体以供自身合成所需的大分

子物质，从而促进其生长繁殖。丝状蛭弧菌通常会

延长至数倍于普通蛭弧菌的长度，并复制出多个细

胞核形成 1个多核丝状体［34］。最后多核丝状体发生

断裂，形成多个单核后代［34］。

在释放阶段，当猎物体内大分子即将耗尽时，子

代BALOs长出鞭毛并分泌水解酶，从猎物细胞壁穿

孔离开，开始新的生命周期［37］。

2.2　外生型捕食方式及其生命周期

外生型 BALOs 与内生型具有相似的生命周期

特征，但两者在捕食行为、细胞结构和基因组组成等

方面差异显著［38］。首次分离出的外生型 BALOs 菌
株 B. exovorus JSS 捕食猎物时停留于猎物细胞表

面，并消耗猎物细胞质内容物。与内生型捕食方式

不同，在整个外生型捕食生命周期中猎物细菌都不

形成蛭质体［8］。此外，Santin等［39］基于活细胞显微镜

内生型蛭弧菌 HD100高速游动寻找并吸附猎物，随后入侵周质

空间并形成蛭质体。蛭弧菌在蛭质体内生长和繁殖，最后子代蛭弧

菌从猎物细胞壁穿孔离开，开始新的生命周期。The endophytic 
Bdellovibrio bacteriovorus HD100 is swimming with high speed to 
find and attach to its prey， and then invades the periplasm and forms 
a bdelloplast. It grows and reproduces within the bdelloplast. Eventu‐
ally， the offsprings perforate the cell wall of the prey and leaves to 
start a new life cycle.

图1 内生型蛭弧菌HD100的完整生命周期［32］

Fig.1 Complete life cycle of endobiotic 
Bdellovibrio bacteriovorus HD100
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和延时图像的最新研究揭示了 JSS使用非二元分裂

的独特增殖模式（图 2）。该研究报道了以前透射电

子显微镜未观察到的 JSS 增殖模式［8，37，40］，JSS 在捕

食时牢固地附着在猎物表面并吸取其细胞内容物，

通常繁殖产生三倍体后代（少数情况下只产生 2个后

代），随后 JSS细胞变长并从其远离猎物的一端依次

释放 2 个后代，最后第 3 个后代脱离猎物表面，并留

下 1个没有细胞内容物但保持其形状完整的幽灵猎

物细胞（图 2）。这项研究不仅证实了 B. exovorus 
JSS的外生型捕食方式，还揭示了它的 1种新的分裂

模式。

内生型与外生型 BALOs 在基因组大小上差异

显著［41］。内生型 BALOs 在其基因组中编码的蛋白

数量普遍超过外生型BALOs。在生长繁殖阶段表达

量偏高的 PCG 基因在内生型 BALOs 中的多样性远

高于外生型 BALOs［37］。外生型捕食性细菌中广泛

存在的“kil”基因能够引起猎物细胞运动的停滞和胞

质的溶解［32］。2类BALOs都具有在自由游动和过渡

阶段表达的菌毛基因，但一些基础代谢途径的缺失

可能导致菌毛介导的识别与攻击方式的变化［38］。

在整个生命周期中，外生型BALOs在自由游动

与攻击阶段与内生型 BALOs 表现出相似性。外生

型BALOs利用鞭毛进行快速游动，在与猎物细胞接

触后附着。这种附着通常发生在非鞭毛端的极点，

但也观察到少数捕食者通过侧面附着于猎物细

胞［34］。与内生型 BALOs 通过修饰猎物以预防重复

入侵的机制不同，外生型BALOs在猎物细胞壁上可

形成多个附着点［37］。它的生活周期中不进行周质空

间入侵，在生长繁殖阶段分解并消耗猎物的大分子

物质，并在裂解释放阶段采取非二分裂的方式产生

子代细胞，从而进入新的生命周期。此外，在 M. ae⁃
ruginosavorus菌株中，观察到了一种独特的现象，捕

食者在不接触猎物细胞的情况下进行二分裂［31］。

3　BALOs捕食偏好与捕食机制

3.1　BALOs的捕食偏好性

BALOs的捕食谱可通过双层平板法直观表征。

现有研究表明，BALOs偏好捕食革兰氏阴性细菌，例

如大肠杆菌和铜绿假单胞菌。然而并非所有的革兰

氏阴性菌对 BALOs 都具有敏感性。当存在多种猎

物时，同一 BALOs 捕食顺序也存在一定的偏好

性［22］。此外，有研究显示BALOs还能够以非革兰氏

阴性菌的微生物为猎物进行捕食生长。据报道具有

完整细胞内容物的死细胞也能支持 BALOs 的生

长［22］。BALOs 的新菌株 FD111 能够捕食单细胞真

核微生物 Nannochloropsis salina［42］。在营养缺乏的

情况下，B. bacteriovorus HD100 可以捕食革兰氏阳

性菌金黄色葡萄球菌进行生长［43］。李敏佳等［14］首

次以枯草芽孢杆菌为宿主从海水泥样品中成功分离

出了BALOs新菌株BDE-1。
BALOs的捕食偏好现象吸引了众多研究者，其

中，Caulton 等［36］发现的 MAT 识别蛋白具有种类多

样性和功能冗余性。我们推测这类蛋白家族在捕食

偏好形成过程中扮演着重要角色，但目前对MAT识

别蛋白参与的识别机制仍然不够了解。

3.2　BALOs的捕食机制

BALOs的捕食过程是个十分复杂的动态行为，

了解这一过程，需要深入了解BALOs、猎物和环境 3
个方面的多样性和特异性。目前关于 BALOs 捕食

机制的研究主要围绕模式菌株 B. bacteriovorus 
HD100和B. bacteriovorus 109J展开。同时也有少量

从猎物和环境因素入手研究 BALOs 捕食机制的报

道。模式菌株HD100和109J均为采用内生型捕食策

略的 BALOs，其生命周期涵盖自由游动、宿主识别、

入侵周质空间、生长繁殖和裂解释放阶段。

在寻找猎物阶段，针对 HD100的基因组分析发

现了 20 种甲基化修饰的趋化蛋白（methyl-accepting 
chemotaxis proteins，MCPS）［22］，在 液 体 培 养 中 ，

MCPS的转座子缺失突变体需要更长的时间将猎物

细胞数量减少一半［44］。Caulton等［36］通过遗传互补、

显微镜观察和蛋白晶体结构解析等方法发现并研究

了 21 种嵌合的三聚体纤维状蛋白（MAT）。研究表

明，在 HD100侵入猎物前，其鞭毛一极产生囊泡，这

些囊泡指导 BALOs 寻找猎物；当 BALOs 侵入猎物

时，这些囊泡也同时进入，并在子代 BALOs 释放时

图2 外生型蛭弧菌JSS的完整生命周期［39］

Fig.2 Complete life cycle of epibiotic 
Bdellovibrio exovorus JSS
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依然存在于猎物碎片中。囊泡中含有丰富的 MAT
家族蛋白，该家族蛋白在结构上具有保守的富含 β螺

旋刺突结构。Caulton等［36］以是否存在S74蛋白酶和

伴侣结构域为依据将这些蛋白分为 S74 和 non-S74
（NS74）2类，其中NS74类蛋白成员显示出了纤维尖

端结构的多样性。综上所述，目前研究结果显示BA‐
LOs的寻找猎物阶段依赖于一定的趋化性和信号识

别特异性。

在附着和入侵阶段，BALOs的菌毛似乎在参与

附着以促进侵入宿主。Duncan 等［45］通过转座子测

序对 109J进行高通量筛选，发现了 10个与附着相关

的基因，其中 3个分别注释为具有Ⅳa型菌毛、Ⅳb型

菌毛以及冒险滑行运动的功能，但是剩余的基因还

未明确功能。在大分辨率水平下观察，Ⅳa型菌毛的

基底结构与Ⅱ型分泌系统相似［46］，可能促进BALOs
拉近猎物。在 HD100 的研究中，Tyson 等［47］还发现

了 MIDAS 粘附素家族蛋白（MIDAS adhesin family 
protein）bd0875，该蛋白在捕食者-猎物入侵交界处表

达，缺失突变体表征为入侵缺陷，但是后续猎物仍转

换成为蛭质体并被BALOs杀伤利用，我们推测某些

物质如水解酶可以不需要 BALOs 的进入而直接穿

入猎物中。

在蛭质体内生长阶段，猎物中的内容物被 BA‐
LOs 利用从而进入生长复制期。Duncan 等［45］通过

Tn-SphereSeq检测出了 8个与蛭质体形成有关的基

因。Caulton等［36］发现的MAT家族蛋白含有水解酶

功能，可能在消耗猎物内容物的过程中也发挥作用。

目前已知 BALOs 的释放机制主要和细胞壁修

饰有关。研究表明猎物细胞壁肽聚糖发生脱乙酰化

修饰是溶菌酶 DslA 发挥催化肽聚糖水解功能的重

要前提［48］。N-乙酰葡糖胺（GlcNAc）脱乙酰酶缺失

突变体在释放阶段表征为不破坏猎物外壳且释放速

度减慢［49］。DslA 溶菌酶缺失突变体也表现为释放

速度减慢的性状，可以推测 BALOs 体内还含有与

DslA 行使同种功能的酶类［50］。Lowry 等［51］发现

HD100 能够编码 1 种杂合混杂（hybrid promiscuous，
Hypr）GGDEF酶，即Bd0367。该酶能够催化产生二

级信使 3’，3’-cyclic-GMP-AMP （cGAMP）和 c-di-
GMP，这些信号传递给滑行和鞭毛 2 个独立的运动

系统，协助BALOs退出宿主，完成捕食循环。

此外，细菌的运动性、次级代谢和形态结构等因

素也会影响细菌对 BALOs 的敏感性。高度活跃的

猎物对BALOs的攻击具有更强的抵抗力。例如，霍

乱弧菌通过运动产生拖曳力以逃脱 BALOs 的附

着［52］。此外，Chromobacterium piscinae 产生的氰化

物通过降低 HD100 在攻击阶段的运动性来抑制捕

食［53］。Mun 等［54］发现大肠杆菌外表面的外膜孔蛋

白（OmpF）的缺失突变体被BALOs识别和侵入的速

率减慢，但最终仍然被捕食，结果表明除了 OmpF
外，大肠杆菌表面还存在识别BALOs的其他信号。

环境因素也对 BALOs 的捕食过程起到调节作

用。与水体相比，在土壤环境中， HD100捕食效率下

降。在高介质渗透压条件下，观察到BALOs的捕食

能力受到抑制；通过调节 HEPES 缓冲液的 NaCl 浓
度以改变渗透压，发现当渗透压超过 200 mOsm/kg
时，它的捕食能力显著降低，达到 300 mOsm/kg时完

全被抑制［55］。

目前关于外生型 BALOs 的捕食机制还知之甚

少。最新的研究报道了 B. exovorus JSS在非鞭毛极

与猎物表面建立了 1个摄食连接点，在整个生长阶段

将自身和猎物的外膜紧密连接起来［39］。此外，Deeg
等［38］报道了 1株独特的外生型捕食方式的 BALOs：
Ca. Bdellovibrio qaytius，其功能基因组分析显示 qa‐
ytius 既与以前报道的外生型 BALOs 具有相同的基

因组特征，也与内生型 BALOs 具有相同的基因组

特征。

4　BALOs的应用前景

4.1　BALOs的应用

迄今为止，没有任何疾病能归因于 BALOs 感

染［56-57］。2012 年，Dwidar 等［58］指出了 BALOs 作为

益生菌和抗生素的双重属性。事实上，由于Ⅰ型和 
Ⅱ型分泌系统以及双精氨酸易位蛋白质输出系

统［59-60］，BALOs（如 B. bacteriovorus）可对猎物细菌

进行高度协调和有针对性的水解攻击。此外，B. bac⁃
teriovorus因具中性的脂多糖膜（LPS）而对人或动物

的免疫原性较弱［56］。换言之，与其他带负电荷的细

菌不同，BALOs不存在强烈和持续的炎症反应。Im
等［61］认为 BALOs 对人类和动物细胞培养物无害。

目前已证实了小鼠［62］、大鼠［63］、兔［62］、豚鼠或母鸡［64］

等动物模型中接种BALOs的安全性［58，65］。

研究者们评估了它们在医学、水产养殖或食品

加工中对其他细菌种群特别是病原体的生态影响。

Qi等［66］指出开发无抗生素和环境友好型药剂是水产

养殖健康管理的关键之一。Kandel等［67］2014年的研

究揭示了 BALOs 在使用零排放系统（zero discharge 
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systems，ZDS）的水产养殖中去除生物和化学污染物

的潜力。Yu等［68］2017年发现BALOs在城市污泥生

物降解预处理中可有效提高污泥的脱水性和处理效

率。同样，Feng等［69］在新加坡的研究也表明 B. bac⁃
teriovorus捕食可显著降低活性污泥絮凝体和颗粒的

活性并改变微生物群落组成。

此外，BALOs似乎在特定的条件（如特定的液体

培养基或缓冲液）下能够捕食革兰氏阳性细菌，但这

些结果仍需要更多的实验进一步证实，特别是在自

然生态系统中进一步证实［57］。Burger 等［70］、Iebba
等［71］和 Pantanella 等［43］报道了 BALOs 对革兰氏阳

性细菌的捕食，其中 B. bacteriovorus HD100 通过外

生循环将自己附着在金黄色葡萄球菌上。也有报道

称B. bacteriovorus HD100可以降解金黄色葡萄球菌

生物膜［12］，并可抑制金黄色葡萄球菌侵入人上皮细

胞［72］。Waso等［13］也报道了B. bacteriovorus PF13对

金黄色葡萄球菌和屎肠球菌的捕食。尽管如此，BA‐
LOs消除病原体和成为抗生素重要替代品的能力仍

被低估，它们代表了许多生物技术、兽医和医学问题

的潜在解决方案。

4.2　BALOs应用中的问题与潜在解决方案

蛭弧菌主要针对革兰氏阴性细菌，对革兰氏阳

性细菌和其他类型的病原体无效，这限制了 BALOs
作为广谱抗菌剂的应用。Dwidar等［73］通过基因改造

提高了它的捕食效率和捕食范围。与此同时，Waso
等［74］发现特定条件下（如营养或猎物限制），蛭弧菌

可以在无猎物或有革兰氏阳性细菌存在的情况下生

存和生长。李敏佳等［14］也探索了蛭弧菌裂解革兰氏

阳性细菌的可能。这些研究表明，改变外部条件或

者改变蛭弧菌的基因都有可能扩大其捕食范围，为

蛭弧菌作为广谱抗菌剂的应用奠定了基础。

同时，BALOs由于其表面具有丰富和冗余的猎

物识别蛋白，能够识别很多不同物种的细菌为猎物，

可能会捕食一些有益菌，比如应用于植物病原细菌

防控时，BALOs 可能会捕食根瘤菌［17］。所以，厘清

BALOs的捕食偏好机制，并加以人工改造，使它们成

为捕食谱可控的工程菌株，是BALOs应用推广的重

要步骤。使用实验室常用的BALOs培养方法对BA‐
LOs 进行大规模和产业化生产时，收集和重悬足够

的猎物细菌细胞将是困难之一，不仅增加了成本，同

时也增加了污染的风险。在同一发酵罐中进行一系

列连续反应的一锅法工艺为解决这些问题提供了好

的思路［75-76］。

5　结语与展望

专性捕食性细菌 BALOs 作为“我们敌人的敌

人”，具有作为活体抗生素和生物防治剂的潜力，对

于促进生态环境保护、生物安全和人类健康方面具

有重要意义。BALOs的分布广泛性、资源多样性和

宿主（如小鼠）无害性等特性扩展了它们的应用领

域，使它们在医药健康、农业生产、水产养殖和工程

生态系统等诸多领域均有很好的应用前景。近年

来，结合经典的基于培养的手段和先进的基于非培

养的多组学技术，已在 BALOs 的生命周期、捕食机

制、生态分布和实施应用等方面取得了很好的进展。

但目前仍遗留了许多问题有待解决：（1）BALOs与猎

物的相互作用机制，如在模式菌株 HD100中报道的

21 种嵌合的三聚体纤维状蛋白能否充分解释 BA‐
LOs 的捕食偏好性？（2）现有的 BALOs 研究主要侧

重于 2个模式菌（HD100和 109J），更多的 BALOs种
质资源有待挖掘，尤其是土壤BALOs资源的研究几

乎空白。（3）BALOs的生物防治潜力尚未得到很好的

开发和应用，其背后的机制也未曾阐明。（4）不同捕

食策略 BALOs 的形成机制和区别尚未得到充分研

究。（5）BALOs 的资源多样性究竟有多丰富？BA‐
LOs 在全球的分布特征和影响其分布的因子有哪

些？BALOs 在各类生态系统中的功能也尚未得到

阐明。

因此，未来针对BALOs的研究仍然需要系统地

从最基础的工作出发，获取大量不同菌株并进行深

入地分析，促进我们对BALOs资源的认识与进一步

应用。就像噬菌体疗法中提倡的鸡尾酒疗法［77］那

样，已知和未知的BALOs的巨大多样性能够给我们

提供大量潜在的抗生素替代方案和生物防治方

案［57］，造福于人类。
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Predation mechanism and potential application of specific predatory 
bacteria： Bdellovibrio and like organisms
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Abstract The specific predatory bacteria Bdellovibrio and like organisms （BALOs） are been highly 
valued due to their potential applications in agriculture， industry and medicine， especially in treating the in‐
fections caused by pathogenic bacteria with antibiotic resistance. However， many fundamental scientific is‐
sues regarding BALOs have been unclear in the past decades， which is the bottom cause why these types 
of bacteria have not been effectively developed and utilized yet. In recent years， significant progress has 
been made in the life cycle， mechanisms of predation， the distribution of resource and the diversity of BA‐
LOs， and the applications of BALOs in medicine， agriculture， and industry. Especially since the formal es‐
tablishment of the phylum Bdellovibrionota in 2021， there has been an explosive growth in studies related 
to BALOs. This article systematically reviewed the progress on studying BALOs. It was focused on intro‐
ducing the latest reports on predatory mechanisms of BALOs and other outstanding achievements to pro‐
mote the understanding and further application of BALOs resources， and to guide the studies on BALOs in 
the future.

Keywords predator； Bdellovibrio bacteriovorus； Bdellovibrio and like organisms （BALOs）； mi‐
crobial resources； antibiotic resistance
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