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昆虫体内微生物多样性的
影响因素研究进展

魏晓莹ꎬ 郭晨亮ꎬ 褚　 栋∗
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摘要: 昆虫体内的微生物种类繁多ꎬ在长期的协同进化中与其宿主昆虫形成了密切的共生关系ꎮ 近年来ꎬ随着分子生物学

技术的快速发展与应用ꎬ昆虫体内微生物多样性得到广泛的研究ꎮ 本文综述了影响昆虫体内微生物多样性的各种因素ꎮ
体内微生物多样性除与昆虫种类相关外ꎬ还与昆虫自身因素(性别、发育龄期和种群)、生态因子(食物、温度、ＣＯ２ 浓度和辐

照)以及技术本身的局限性等方面密切相关ꎮ
关键词: 昆虫ꎻ 体内微生物ꎻ 多样性ꎻ 影响因素

Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｎ ｔｈｅ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｉｎｓｅｃｔ
ＷＥＩ Ｘｉａｏｙｉｎｇꎬ ＧＵＯ Ｃｈｅｎｌｉａｎｇꎬ ＣＨＵ Ｄｏｎｇ∗

Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ Ｃｒｏｐ Ｐｅｓｔ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ Ｓｈａｎｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｈｅａｌｔｈ ａｎｄ Ｍｅｄｉｃｉｎｅꎬ
Ｑｉｎｇｄａｏ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｑｉｎｇｄａｏꎬ Ｓｈａｎｄｏｎｇ ２６６１０９ꎬ Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ａ ｗｉｄｅ ｖａｒｉｅｔｙ ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｉｎｓｅｃｔｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｆｏｒｍ ａ ｃｌｏｓｅ ｓｙｍｂｉｏｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｗｉｔｈ ｉｔｓ ｈｏｓｔ ｉｎｓｅｃｔ ｉｎ ｔｈｅ
ｌｏｎｇ￣ｔｅｒｍ ｃｏ￣ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｐｒｏｃｅｓｓ. Ｉｎ ｒｅｃｅｎｔ ｙｅａｒｓꎬ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｒａｐｉｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂｉｏｌｏｇｙ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓꎬ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｍｉ￣
ｃｒｏｂｅｓ ｉｎ ｉｎｓｅｃｔｓ ｈａｓ ｂｅｅｎ ｇｒａｄｕａｌｌｙ ｅｘｐｌｏｒｅｄ.Ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｉｎｓｅｃｔｓ ｉｓ ｎｏｔ ｏｎｌｙ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｓｅｘꎬ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｐｈａｓｅｓꎬ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｂｕｔ ａｌｓｏ ｔｏ ｆｏｏｄꎬ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅꎬ ＣＯ２ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｉｒｒａｄｉａｔｉｏｎ. Ｌｉｍｉｔａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｍｅｔｈ￣
ｏｄｓ ｃａｎ ａｌｓｏ ｂｅ ａ ｆａｃｔｏｒ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｉｎｓｅｃｔꎻ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｖｉｖｏꎻ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ

　 　 昆虫是生物界中种类最丰富、数量最大的类

群ꎬ对农业生产和人类健康具有重大影响ꎮ 昆虫体

内微生物通过直接的方式影响宿主的生物学(Ｃｒｏｔ￣
ｔｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２)ꎮ 微生物不仅能为宿主昆虫提供营

养物质、消化食物、解毒(Ｍａｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４ꎻ Ｍａｔｔｉｌａ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２ꎻ Ｗａｒｎｅｃｋｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００７)及提高免疫活性

(Ｅｎｇｅｌ ＆ Ｍｏｒａｎꎬ２０１３)等功能外ꎬ还影响宿主的生

殖方式(Ｓｅｒｂｕｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８)、适合度(褚栋等ꎬ２００５ꎻ
Ｇｕｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７ꎻ Ｓｋａｌｊａｃ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)、运动行为

(Ｓｃｈｒｅｔｔｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８) 及抗药性 (夏晓峰ꎬ２０１４ꎻ
Ｃｈｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ Ｇｕｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ Ｘｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１３ꎬ２０１８)ꎮ 因此ꎬ体内微生物多样性的研究对于

了解宿主昆虫的生物学具有重要意义ꎮ

许多微生物很难被传统手段分离培养ꎬ因而对

微生物多样性的研究造成很大局限 ( Ｖａｕｇｈａｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０００)ꎬ且环境样品中只有 １％左右可培养微生

物(Ａｍａｎｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９５)ꎮ 目前ꎬ针对昆虫体内微生

物多样性的检测方法除了传统的鉴定方法(刘玉升

等ꎬ２００７)外ꎬ分子生物学方法已广泛应用ꎮ 向候君

等(２０１８)已对昆虫内共生菌的各种鉴定方法进行

了详细论述ꎬ本文不再对此进行介绍ꎮ 本文在基于

昆虫体内微生物多样性概况的基础上重点介绍影

响体内微生物多样性的各种因素ꎮ

１　 昆虫体内微生物多样性分析概况
目前ꎬ昆虫体内微生物多样性的研究多以肠道

生物安全学报 ２０１９ꎬ ２８(３): １７０－１７６
ＪＯＵＲＮＡＬ ＯＦ ＢＩＯＳＡＦＥＴＹ ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ.ｊｂｓｃｎ.ｏｒｇ



 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

微生物多样性的研究为主ꎬ主要集中于鞘翅目、鳞
翅目、双翅目、半翅目、膜翅目、脉翅目和直翅目等

昆虫的肠道微生物ꎮ
１.１　 优势菌门

当前研究表明ꎬ昆虫体内微生物的优势菌门以

变形菌门或 /和厚壁菌门为主ꎮ 例如ꎬ鞘翅目的天

牛 Ｓａｐｅｒｄａ ｖｅｓｔｉｔａ Ｓａｙ(Ｓｃｈｌｏｓｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６)ꎬ鳞翅目

的茶尺蠖 Ｅｃｔｒｏｐｉｓ ｏｂｌｉｑｕａ Ｐｒｏｕｔ (靳亮等ꎬ２０１３)和稻

纵卷叶螟 Ｃｎａｐｈａｌｏｃｒｏｃｉｓ ｍｅｄｉｎａｌｉｓ (Ｇｕｅｎéｅ) (刘小

改等ꎬ２０１６)ꎬ双翅目的地中海实蝇 Ｃｅｒａｔｉｔｉｓ ｃａｐｉｔａｔａ
Ｗｉｅｄｅｍａｎｎ(Ｂｅｈａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８)、沙蝇 Ｌｕｔｚｏｍｙｉａ ｌｏｎ￣
ｇｉｐａｌｐｉｓ (Ｌｕｔｚ ＆ Ｎｅｉｖａ)(Ｓａｎｔ′Ａｎｎａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２)、柑
橘大实蝇 Ｂａｃｔｒｏｃｅｒａ ｍｉｎａｘ ( Ｅｎｄｅｒｌｅｉｎ) (Ｗａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１４) 和泽兰实蝇 Ｐｒｏｃｅｃｉｄｏｃｈａｒｅｓ ｕｔｉｌｉｓ Ｓｔｏｎｅ
(张某等ꎬ２０１６)ꎬ半翅目的豌豆蚜 Ａｃｙｔｈｏｓｉｐｈｏｎ ｐｉ￣
ｓｕｍ (Ｈａｒｒｉｓ)、黑豆蚜 Ａｐｈｉｓ ｆａｂａｅ Ｓｃｏｐｏｌｉ(Ｈａｙｎｅｓ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２００３)和点蜂缘蝽象 Ｒｉｐｔｏｒｔｕｓ ｃｌａｖａｔｕｓ Ｔｈｕｎｂｅｒｇ
(Ｋｉｋｕｃｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００７)ꎬ直翅目的沙漠蝗 Ｓｃｈｉｓｔｏｃｅｒｃａ
ｇｒｅｇａｒｉａ (Ｆｏｒｓｋａｌ)(Ｄｉｌｌｏｎ ＆ Ｃｈａｒｎｌｅｙꎬ２００２)等昆虫

的肠道优势菌门仅为变形菌门ꎮ 对半翅目的烟粉

虱 Ｂｅｍｉｓｉａ ｔａｂａｃｉ Ｇｅｎｎａｄｉｕｓ 隐种 ＭＥＡＭ１ 与 ＭＥＤ
(Ｌｖ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８ꎻ Ｓｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)、扶桑绵粉蚧 Ｐｈｅ￣
ｎａｃｏｃｃｕｓ ｓｏｌｅｎｏｐｓｉｓ Ｔｉｎｓｌｅｙ(王震杰ꎬ２０１４)、小贯小绿

叶蝉 Ｅｍｐｏａｓｃａ ｏｎｕｋｉｉ Ｍａｔｓｕｄａ(毛迎新等ꎬ２０１８)和

脉翅目的中华通草蛉 Ｃｈｒｙｓｏｐｅｒｌａ ｓｉｎｉｃａ ( Ｔｊｅｄｅｒ)
(赵辉等ꎬ２０１７)等成虫的整体分析ꎬ发现这些昆虫

体内的优势菌门也仅为变形菌门ꎮ 此外ꎬ鞘翅目的

五月鳃金龟 Ｍｅｌｏｌｏｎｔｈａ ｍｅｌｏｌｏｎｔｈａ ( Ｌ.) ( Ｅｇｅｒｔ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２００５)ꎬ鳞翅目的豆天蛾 Ｃｌａｎｉｓ ｂｉｌｉｎｅａｔａ ｔｓｉｎｇ￣
ｔａｕｉｃａ Ｍｅｌｌ(吕飞和刘玉升ꎬ２００９)等昆虫的肠道优

势菌门仅为厚壁菌门ꎮ 然而ꎬ鞘翅目的暗黑鳃金龟

Ｈｏｌｏｔｒｉｃｈｉａ ｐａｒａｌｌｅｌａ Ｍｏｔｓｃｈｕｌｓｋｙ ( Ｈｕａｎｇ ＆ Ｚｈａｎｇꎬ
２０１３)、膜翅目的中华蜜蜂 Ａｐｉｓ ｃｅｒａｎａ ｃｅｒａｎａ Ｆａｂ￣
ｒｉｃｉｕｓ(张义强ꎬ２０１３)、鳞翅目的舞毒蛾 Ｌｙｍａｎｔｒｉａ
ｄｉｓｐａｒ (Ｌ.)(Ｂｒｏｄｅｒｉｃｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００４)、棉铃虫 Ｈｅｌｉｃｏｖ￣
ｅｒｐａ ａｒｍｉｇｅｒａ (Ｈüｂｎｅｒ)(Ｘｉａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６)、小菜蛾

Ｐｌｕｔｅｌｌａ ｘｙｌｏｓｔｅｌｌａ Ｌ.(夏晓峰ꎬ２０１４)、贡嘎蝠蛾 Ｈｅｐｉ￣
ａｌｕｓ ｇｏｎｇｇａｅｎｓｉｓ (Ｆｕ ｅｔ Ｈｕａｎｇ) (刘莉等ꎬ２００８)、栎
黄掌舟蛾 Ｐｈａｌｅｒａ ａｓｓｉｍｉｌｉｓ (Ｂｒｅｍｅｒ ｅｔ Ｇｒｅｙ) (文竹

等ꎬ２０１５)、马铃薯块茎蛾 Ｐｈｔｈｏｒｉｍａｅａ ｏｐｅｒｃｕｌｅｌｌａ
(Ｚｅｌｌｅｒ) (郑亚强等ꎬ２０１７)和美国白蛾 Ｈｙｐｈａｎｔｒｉａ
ｃｕｎｅａ Ｄｒｕｒｙ(魏丹峰等ꎬ２０１７)以及双翅目的 １１ 种

果蝇 Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ｓｐｐ.(Ｗｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３)的肠道优势

菌都以变形菌门和厚壁菌门为主ꎮ
一些昆虫肠道优势菌门除了变形菌门或 /和厚

壁菌门外ꎬ还有其他优势菌门ꎬ如放线菌门或 /和拟

杆菌门ꎮ 例如ꎬ鳞翅目的稻纵卷叶螟(刘小改等ꎬ
２０１６)和棉铃虫(Ｒａｎｊｉｔｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)的肠道优势菌

门除变形菌门或 /和厚壁菌门外ꎬ主要还有放线菌

门ꎻ双翅目的家蝇 Ｍｕｓｃａ ｄｏｍｅｓｔｉｃａ Ｌ.(Ｇｕｐｔａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)和南亚实蝇 Ｂａｃｔｒｏｃｅｒａ ｔａｕ (Ｗａｌｋｅｒ) (骆米

娟ꎬ２０１６)、直翅目的蟋蟀 Ｇｒｙｌｌｉｄａｅ(张科等ꎬ２０１７)
等昆虫的肠道优势菌门除含有变形菌门和厚壁菌

门外ꎬ主要还有拟杆菌门ꎻ鞘翅目的光肩星天牛 Ａｎ￣
ｏｐｌｏｐｈｏｒａ ｇｌａｂｒｉｐｅｎｎｉｓ (Ｍｏｔｓｃｈｕｌｓｋｙ)肠道优势菌门

除含有变形菌门和厚壁菌门外ꎬ还有放线菌门和拟

杆菌门(Ｓｃｈｌｏｓｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６)ꎮ
由上述可知ꎬ同一个目的昆虫其体内微生物的

优势菌门也有可能不同ꎮ 例如:(１)鞘翅目的天牛、
五月鳃金龟、暗黑鳃金龟和光肩星天牛ꎬ除五月鳃

金龟的肠道优势菌门只含有厚壁菌门外ꎬ其他 ３ 种

昆虫的肠道优势菌门都含有变形菌门ꎬ其中暗黑鳃

金龟还含有厚壁菌门ꎬ光肩星天牛还含有厚壁菌

门、放线菌门和拟杆菌门ꎻ(２)鳞翅目的豆天蛾、茶
尺蠖、稻纵卷叶螟、舞毒蛾、棉铃虫、小菜蛾、贡嘎蝠

蛾、栎黄掌舟蛾、马铃薯块茎蛾、美国白蛾、稻纵卷

叶螟和棉铃虫ꎬ除豆天蛾的肠道优势菌门只含有厚

壁菌门外ꎬ其他 １１ 种昆虫的肠道优势菌门都含有

变形菌门ꎬ其中舞毒蛾、棉铃虫、小菜蛾、贡嘎蝠蛾、
栎黄掌舟蛾、马铃薯块茎蛾、美国白蛾和棉铃虫这 ８
种昆虫的肠道优势菌门除含有变形菌门外ꎬ还含有

厚壁菌门ꎬ稻纵卷叶螟和棉铃虫还含有放线菌门ꎻ
(３)双翅目的地中海实蝇、沙蝇、柑橘大实蝇、泽兰

实蝇、家蝇和南亚实蝇ꎬ上述 ６ 种昆虫的肠道优势

菌门除都含有变形菌门外ꎬ家蝇和南亚实蝇还含有

厚壁菌门和拟杆菌门ꎻ(４)直翅目的沙漠蝗和蟋蟀

的肠道优势菌门除都含有变形菌门外ꎬ蟋蟀还含有

厚壁菌门和拟杆菌门ꎮ
１.２　 优势菌属

同一目的昆虫肠道优势菌门相同时ꎬ其肠道优

势菌属未必相同ꎮ 例如ꎬ双翅目昆虫中肠道优势菌

门为变形菌门的柑橘大实蝇、地中海实蝇和泽兰实

蝇ꎬ其中前 ２ 种昆虫的肠道中都含有克雷伯氏菌属

Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａ 和柠檬酸杆菌属 Ｃｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ ２ 个优势菌
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属ꎬ地中海实蝇还含有泛菌属 Ｐａｎｔｏｅａ、肠杆菌属

Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ 和果胶杆菌属 Ｐｅｃｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍꎬ而泽兰实

蝇与上述 ２ 种昆虫都不同ꎬ其肠道优势菌属是沃尔

巴克氏体 Ｗｏｌｂａｃｈｉａꎮ 又如鳞翅目昆虫肠道优势菌

门为厚壁菌门的贡嘎蝠蛾、豆天蛾和舞毒蛾ꎬ其中

前 ２ 种昆虫的肠道中都含有芽孢杆菌属 Ｂａｃｉｌｌｕｓ １
个优势菌属ꎬ贡嘎蝠蛾还含有肉食杆菌属 Ｃａｒｎｏｂａｃ￣
ｔｅｒｉｕｍꎬ而豆天蛾肠道优势菌属还含有葡萄球菌属

Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓꎬ而舞毒蛾与上述 ２ 种昆虫都不同ꎬ其
肠道优势菌属则是肠球菌属 Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓꎮ

２　 影响昆虫体内微生物多样性的因素
研究发现ꎬ昆虫体内微生物多样性主要受昆虫

性别、发育龄期和种群等方面的影响ꎬ另外食物、温
度、ＣＯ２ 浓度及辐照等生态因子以及研究手段的局

限性等方面也会影响昆虫体内微生物多样性ꎮ
２.１　 昆虫性别、发育龄期及种群的影响

不同性别的昆虫其体内微生物多样性与丰度

存在差异ꎮ 例如ꎬ家蚕 Ｂｏｍｂｙｘ ｍｏｒｉ Ｌ.雌雄个体的

肠道中除共有的优势菌属外ꎬ雄性肠道中特有的优

势菌属是青枯菌属 Ｒａｌａｔｏｎｉａ、甲基杆菌属 Ｍｅｔｈｙｌ￣
ｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 和葡萄球菌属ꎻ而雌性肠道中特有的优

势菌属是佩特罗菌属 Ｐｅｔｒｏｂａｃｔｅｒ、狭义梭菌属 Ｃｌｏｓ￣
ｔｒｉｄｉｕｍ ｓｅｎｓｕ ｓｔｒｉｃｔｏꎻ在雄性中有 ２３ 个菌属的丰度是

雌性的 １.５ 倍以上ꎬ而在雌性中有 ７ 个菌属的丰度

是雄性的 １.５ 倍以上(许刚等ꎬ２０１５)ꎮ 中华通草蛉

雌雄成虫体内微生物多样性也存在明显差异ꎬ雌雄

成虫体内除了共有的优势菌属外ꎬ雄成虫体内特有

的优势菌属为柠檬酸杆菌属、醋酸杆菌属 Ａｃｅｔｏｂａｃｔ￣
ｅｒ、朝井杆菌属 Ａｓａｉａ 和 Ｒｏｓｅｎｂｅｒｇｉｅｌｌａꎬ而雌成虫体

内特有的优势菌属是 Ｃｏｓｅｎｚａｅａ ｍｙｘｏｆａｃｉｅｎｓ(赵辉

等ꎬ２０１７)ꎮ
性别相同但颚型不同的昆虫其肠道微生物多

样性也存在差异ꎮ 例如ꎬ３ 种颚型(大、中、小)的华

美奥锹甲 Ｏｄｏｎｔｏｌａｂｉｓ ｆａｌｌａｃｉｏｓａ Ｂｏｉｌｅａｕ 的雄成虫肠

道微生物中除共有的优势菌门外ꎬ中、小颚型宿主

中还含有拟杆菌门ꎬ而大颚型宿主中的厚壁菌门含

量显著高于中、小颚型ꎻ３ 种颚型的宿主其肠道微生

物不仅优势菌门存在差异ꎬ其优势菌属也存在差

异ꎬ除共有的优势菌属外ꎬ大、小颚型宿主中还含有

Ｄｙｓｇｏｎｏｍｏｎａｓ 属ꎬ而中颚型宿主还含有巴尔通氏体

属 Ｂａｒｔｏｎｅｌｌａ(蒋宇等ꎬ２０１８)ꎮ
除不同性别的昆虫肠道微生物多样性存在差

异外ꎬ不同发育龄期的昆虫肠道微生物多样性与比

例也存在差异ꎮ 如不同龄期的暗黑鳃金龟幼虫肠

道微生物多样性存在差异ꎬ其 １ 龄幼虫的优势菌门

拟杆菌门的丰度最高ꎬ而第 ２ 和第 ３ 龄幼虫中厚壁

菌门的丰度最高(Ｈｕａｎｇ ＆ Ｚｈａｎｇꎬ２０１３)ꎮ 甜菜夜

蛾 Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｅｘｉｇｕａ (Ｈüｂｎｅｒ)幼虫肠道中的优势菌

属不动杆菌属 Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒꎬ其相对丰度随宿主龄期

的变化出现先下降后上升的趋势ꎬ在第 ５ 龄时其相

对丰度最大ꎻ而噬氢菌属 Ｐｅｌｏｍｏｎａｓ 和噬酸菌属 Ａｃ￣
ｉｄｏｖｏｒａｘ 的相对丰度则随着宿主的龄期变化呈现下

降的趋势(李文丹等ꎬ２０１８)ꎮ 冈比亚按蚊 Ａｎｏｐｈｅｌｅｓ
ｇａｍｂｉａｅ Ｇｉｌｅｓ 在幼虫和蛹期时其肠道优势菌门为

蓝细菌门 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ而成虫时其肠道优势菌门

则为变形菌门和拟杆菌门(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１)ꎮ
发育龄期相同但生存环境不同的昆虫其肠道

微生物多样性也存在差异ꎮ 如日本弓背蚁 Ｃａｍ￣
ｐｏｎｏｔｕｓ ｊａｐｏｎｉｃｕｓ Ｍａｙｒ 室内和野外巢群的卵、幼虫和

蛹的肠道微生物中除共有优势菌门外ꎬ室内巢群的

卵中含有泉古菌门 Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ 的火棒菌属 Ｐｙ￣
ｒｏｂａｃｕｌｕｍ 细菌ꎬ而野外巢群的卵、幼虫和蛹中含有

放线菌门的链霉菌属 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ 和两面神菌属

Ｊａｎｉｂａｃｔｅｒ 细菌ꎻ另外ꎬ室内巢群的蚁后中含有厚壁

菌门的芽孢杆菌属和魏斯氏菌属 Ｗｅｉｓｓｅｌｌａ 细菌ꎬ而
野外巢群的蚁后中含有厚壁菌门 Ａｎｏｘｙｂａｃｉｌｌｕｓ 属

的细菌(朱卓琳ꎬ２０１５)ꎮ
不同地理种群的昆虫其体内微生物多样性与

比例也存在差异ꎮ 如在 １０ 个不同地理种群的暗黑

鳃金龟幼虫肠道中厚壁菌门中的瘤胃菌科 Ｒｕｍｉｎｏ￣
ｃｏｃｃａｃｅａｅ 和毛螺旋菌科 Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ 以及变形

菌门中的肠杆菌科 Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ 和脱硫弧菌

科 Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏｎａｃｅａｅ 的细菌在 １０ 个地理种群中分

布和比例存在显著差异(Ｈｕａｎｇ ＆ Ｚｈａｎｇꎬ２０１３)ꎮ
通过宏基因组测序首次发现不同地理种群的小贯

小绿叶蝉成虫体内共生菌的多样性和比例存在差

异ꎬ其中ꎬ赤壁、大悟和英山样本的优势菌属均为盐

单胞菌属 Ｈａｌｏｍｏｎａｓ(相对丰度分别为 ２３.８％、２７.
１％、８.８％)ꎬ武汉样本的优势菌属为泛菌属(相对丰

度 ６１.２％)ꎬ咸安样本的优势菌属则为沃尔巴克氏

体属(相对丰度 ９２.６％)(毛迎新等ꎬ２０１８)ꎮ
除上述因素影响宿主体内微生物多样性外ꎬ不

同海拔高度也会对昆虫体内微生物多样性有影响ꎮ
例如ꎬ栖居于不同海拔高度的 １３ 个中华蜜蜂 Ａｐｉｓ
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ｃｅｒａｎａ Ｆａｂ.种群肠道微生物多样性存在差异ꎬ其中ꎬ
高海拔种群的优势菌属为厚壁菌门中的芽孢杆菌

属ꎬ而平原和沿海种群的优势菌属为变形菌门中的

沙雷氏菌属、克雷伯氏菌属和肠杆菌属(Ｓｕｄｈａｇａｒ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１７)ꎮ
２.２　 食物、温度、ＣＯ２ 浓度及辐照的影响

研究发现ꎬ食物对昆虫体内微生物多样性具有

重要影响(Ｒｕｓｓｅｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００９)ꎮ 舞毒蛾(Ｂｒｏｄｅｒｉｃｋ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２００４)、棉铃虫 ( Ｐｒｉｙａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２ꎻ Ｘｉａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２００６)、高山象白蚁 Ｎａｓｕｔｉｔｅｒｍｅｓ ｔａｋａｓａｇｏｅｎｓｉｓ
(Ｓｈｉｒａｋｉ) (Ｍｉｙａｔａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００７)、美国白蛾(魏丹峰

等ꎬ２０１７)、蝴蝶 Ｒｈｏｐａｌｏｃｅｒａ(Ｋｒｕｔｔｉｋａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)、
黑腹果蝇 Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ｍｅｌａｎｏｇａｓｔｅｒ Ｍｅｉｇｅｎ(Ｃｈａｎｄｌｅｒ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１)、拟果蝇 Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ｓｉｍｕｌａｎｓ(Ｓｔａｕｂａｃｈ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１３)、家蚕(相辉等ꎬ２００７ꎻ 向芸庆等ꎬ２０１０)以
及冈比亚按蚊(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１)等昆虫中肠道相

关细菌群落的变化与食物有关ꎮ 例如ꎬ家蚕分别用

柘叶与桑叶饲养时ꎬ其幼虫肠道中除共有的优势菌

属外ꎬ用桑叶饲养的家蚕肠道中还含有气单胞菌属

Ａｅｒｏｍｏｎａｓ、柠檬酸杆菌属、短杆菌属 Ｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ、
埃希氏菌属 Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ 和克雷伯氏菌属 ５ 个优势

菌属ꎬ而用柘叶饲养的家蚕肠道中仅含有假单胞菌

属和土壤杆菌属 Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ２ 个优势菌属(向芸

庆等ꎬ２０１０)ꎮ 然而ꎬ用无桑饲料饲养的家蚕幼虫肠

道中的优势菌属为肠球菌属、栖热菌属 Ｔｈｅｒｍｕｓ 和
葡萄球菌属(相辉等ꎬ２００７)ꎮ 以人工饲料为食的美

国白蛾幼虫肠道中的优势菌属为希瓦氏菌属 Ｓｈｅ￣
ｗａｎｅｌｌａ 和肠球菌属ꎬ其中肠球菌属的丰度显著高于

以桑树和柳树为食的幼虫ꎬ以桑树为食的美国白蛾

幼虫肠道中的优势菌属为葡萄球菌属ꎬ而以柳树为

食的美国白蛾幼虫肠道中的优势菌属则为芽孢杆

菌属(魏丹峰等ꎬ２０１７)ꎮ
食物除了对咀嚼式口器昆虫体内微生物多样

性有影响外ꎬ对刺吸式口器的昆虫也有影响ꎮ 例

如ꎬ烟粉虱(ＭＥＤ 隐种与 ＭＥＡＭ１ 隐种)分别取食棉

花与健康番茄后ꎬ其体内细菌属存在显著差异ꎻ取
食相同植物的烟粉虱(ＭＥＤ 隐种与 ＭＥＡＭ１ 隐种)
其体内共生菌相似度较高(Ｓｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)ꎮ

温度对昆虫体内微生物多样性也有影响ꎮ 家

蚕经高温(３４ ℃)处理 ７２ ｈ 后ꎬ其肠道微生物的丰

度显著降低ꎬ雌蚕肠道微生物中的酸杆菌门 Ａｃ￣
ｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、拟杆菌门、放线菌门、梭杆菌门 Ｆｕｓｏｂａｃ￣

ｔｅｒｉａ 和芽单胞菌门 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ 的丰度相较

于对照组显著降低ꎬ而雄蚕肠道微生物中仅酸杆菌

门的丰度相较于对照组显著降低(杜贝贝ꎬ２０１７)ꎮ
不同 ＣＯ２ 浓度对昆虫肠道微生物的丰度也具

有影响ꎮ 棉铃虫进行 ３ 种不同 ＣＯ２ 浓度(３８０、５５０
和 ７５０ μＬ􀅰Ｌ－１)处理ꎬ肠杆菌属在 ３ 个处理间的丰

度存在较大的差异ꎬ而普罗威登斯菌属 Ｐｒｏｖｉｄｅｎｃｉａ
在 ３８０ μＬ􀅰Ｌ－１ ＣＯ２ 浓度下的丰度远高于其他 ２ 个

处理下的丰度(刘金萍ꎬ２０１７)ꎮ
除上述因素对昆虫体内微生物多样性具有影

响外ꎬ辐照对体内微生物多样性也有影响ꎮ 对瓜实

蝇 Ｂａｃｔｒｏｃｅｒａ ｃｕｃｕｒｂｉｔａｅ (Ｃｏｑｕｉｌｌｅｔｔ)遗传区性品系的

８ 日龄蛹进行 １００ Ｇｙ１３７Ｃｓ 辅照后发现ꎬ辐照组的成

虫肠道微生物多样性和丰度显著低于处理组ꎬ拟杆

菌门仅在对照组的其中 ４ 个样品中出现(相对丰度

比例分别为 ４％、１６％、５.５％和 １７％)ꎬ而在辐照组的

所有样品中其相对丰度比例低于 １％ꎻ优势菌属普

罗威登斯菌属在辐照组中的相对丰度比例显著低

于对照组(姚明燕等ꎬ２０１７)ꎮ
此外ꎬ研究表明ꎬ植物病毒对媒介昆虫体内微

生物无显著影响ꎮ 例如ꎬ感染番茄黄化曲叶病毒

(Ｔｏｍａｔｏ ｙｅｌｌｏｗ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ ｖｉｒｕｓꎬ ＴＹＬＣＶ)的寄主植物

对烟粉虱(ＭＥＤ 隐种、ＭＥＡＭ１ 隐种)相关细菌群落

几乎没有影响(Ｓｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)ꎮ
２.３　 研究手段的局限性

昆虫 ＤＮＡ 的提取方法、技术手段 (夏晓峰ꎬ
２０１４)、引物的选择以及数据库(Ｓｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)等
可能也会影响昆虫体内微生物多样性的分析ꎮ

昆虫 ＤＮＡ 的提取方法可能会导致昆虫体内微

生物出现差异ꎮ 夏晓峰(２０１４)对小菜蛾肠道进行

１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ６ 高变区和宏基因组测序时ꎬ分别

使用不同试剂盒提取中肠细菌总 ＤＮＡꎬ宏基因组分

析相较于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 的研究结果相比ꎬ变形菌门的

丰度升高ꎬ而厚壁菌门的丰度降低ꎮ
分子生物学技术的不同手段导致分析结果存

在差异ꎮ 例如ꎬ夏晓峰(２０１４)基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 和宏

基因组分析发现ꎬ２ 种分析方法虽然都表明小菜蛾

幼虫中肠中变形菌门和厚壁菌门是丰度最高的 ２
个门ꎬ但是宏基因组分析相较于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 分析发

现ꎬ变形菌门的丰度相对升高ꎬ而厚壁菌门的丰度

降低ꎮ 原因可能是 ２ 种分析方法在功能基因注释

上存在差异ꎬ也可能是因为 １６Ｓ ｒＲＮＡ Ｖ６ 高变区的
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片段较短ꎬ在分类上也可能存在一定的误差ꎮ
不同的研究手段中ꎬ使用的不同引物也可能是

重要的影响因素ꎮ １６Ｓ ｒＲＮＡ 分析方法需要进行一

次 ＰＣＲ 扩增ꎬ其引物的偏好性可能会导致某些细

菌出现不同的丰度 (夏晓峰ꎬ ２０１４)ꎮ 基于 １６Ｓ
ｒＲＮＡ Ｖ３￣Ｖ４ 高变区ꎬ使用 ３４１Ｆ 和 ８０５Ｒ 引物对烟

粉虱 ＭＥＡＭ１ 隐种进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ在其体内没有发

现次生共生菌 Ｈａｍｉｌｔｏｎｅｌｌａ (Ｓｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)ꎻ而对

烟粉虱 ＭＥＡＭ１ 隐种使用 Ｈａｍ￣Ｆ 和 Ｈａｍ￣Ｒ 引物进

行普通 ＰＣＲ 检测时ꎬ在其体内却检测到了次生共

生菌 Ｈａｍｉｌｔｏｎｅｌｌａ ( Ｃｈｉｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００７ꎻ Ｃｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１)ꎮ 其他研究基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ Ｖ４ 高变区ꎬ使用

５１５Ｆ 和 ８０６Ｒ 引物对烟粉虱 ＭＥＤ 隐种进行 ＰＣＲ 扩

增ꎬ在其体内也发现了次生共生菌 Ｈａｍｉｌｔｏｎｅｌｌａ (Ｌｖ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎮ 这些结果提示ꎬ引物的偏好性可能导

致某些细菌出现不同的丰度ꎮ

３　 小结
综上所述ꎬ体内微生物多样性除了与昆虫种类

相关外ꎬ还与昆虫自身因素(如性别、发育龄期以及

不同地理种群)、生态因子(食物、温度、ＣＯ２ 浓度及

辐照等)密切相关ꎻ此外ꎬ技术本身的局限性也影响

分析结果ꎮ 因此ꎬ在对昆虫体内微生物多样性研究

中要注意上述因素ꎮ
当前ꎬ体内微生物多样性的研究方兴未艾ꎮ 相

信今后随着更加深入、全面的研究ꎬ越来越多的昆

虫体内微生物多样性将会被人类进一步的挖掘和

利用ꎬ这对于有益昆虫的开发利用或有害昆虫的治

理具有重要的指导意义ꎮ
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