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椰子织蛾幼虫肠道细菌的初步分离鉴定
及功能分析
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摘要: 【目的】研究椰子织蛾幼虫肠道微生物的种类和功能ꎬ以揭示其消化利用寄主老叶的机制ꎮ 【方
法】采用传统微生物分离培养技术分离培养肠道细菌ꎬ用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列分析的方法鉴定菌株ꎬ采用

透明圈染色法对所得菌株进行功能性验证ꎮ 【结果】基因序列检测对比鉴定得到 ９ 种可培养细菌菌株ꎬ
主要属于变形菌门和厚壁菌门以及放线菌门ꎻ功能性验证结果表明ꎬ伯克霍尔德氏菌、解淀粉芽孢杆菌、
贝莱斯芽孢杆菌、蜡样芽孢杆菌菌株具有纤维素降解酶ꎬ寒气玫瑰单胞菌、解淀粉芽孢杆菌含木聚糖降解

酶ꎮ 【结论】椰子织蛾肠道中存在可培养的具有降解纤维素及木聚糖能力的细菌ꎬ这些细菌可能有助于

椰子织蛾取食消化椰子等老叶ꎬ研究所获得的肠道微生物菌株也为后续研究该虫与环境的关系及相关菌株应用于农业、能
源、环保价值的探索提供帮助ꎮ
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　 　 椰子织蛾 Ｏｐｉｓｉｎａ ａｒｅｎｏｓｅｌｌａ Ｗａｌｋｅｒ 属鳞翅目

Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ 织蛾科 Ｏｅｃｏｐｈｏｒｉｄａｅꎬ原产地为印度和

斯里兰卡ꎬ现主要分布于东南亚国家和地区ꎬ是一

种严重危害椰子等 ３０ 多种棕榈科植物的害虫ꎮ
２０１３ 年 ８ 月首次在我国海南发现 (吕宝乾等ꎬ
２０１３)ꎮ 雌蛾产卵于棕榈叶背面ꎬ幼虫主要取食老

叶表皮及叶肉ꎬ并在体周构造出丝和粪便的甬道ꎬ
用以躲避天敌、不良环境等(陆永跃和王敏ꎬ２０１３)ꎮ
其强大的繁殖能力及防治的困难性ꎬ导致在海南等

地区省仍属高度危险有害生物(阎伟等ꎬ２０１３)ꎮ
目前ꎬ对于椰子织蛾的研究主要集中在生物学

和生态学、生物防治等方面(吕宝乾等ꎬ２０１８ꎻ吴琦

琦等ꎬ２０１８)ꎬ在肠道微生物方面却少有研究ꎮ 昆虫

肠道系统是伴随取食、消化、排泄等活动而多变的

环境ꎬ其微生物种类丰富多样ꎮ 微生物在食物消

化、生长发育、免疫及抵御病原菌方面起着重要作

用(梅承等ꎬ２０１８ꎻ 王四宝和曲爽ꎬ２０１７ꎻ Ｍａｕｒｉｃｅ ＆
Ｎａｖｏｄｉｔａꎬ２０１８ꎻ Ｃｒｏｔｔｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２)ꎬ一定意义上影响

着昆虫能否在一个地方快速适应、生存并入侵ꎮ 基

于微生态理论ꎬ昆虫缺乏完整的酶系统ꎬ需要肠道

微生物为食物消化、营养吸收和生物代谢提供不同

种类的酶(Ｇａｎｄｏｔｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２)ꎮ 如夏晓峰(２０１４)
对小菜蛾 Ｐｌｕｔｅｌｌａ ｘｙｌｏｓｔｅｌｌａ (Ｌ.)中肠道微生物对纤

维素的降解实验发现ꎬ小菜蛾肠道细菌具有完整的

纤维素和果胶降解酶基因ꎬ能协助宿主降解植物细

胞壁中的纤维素、木聚糖和果胶等难降解物质ꎮ 纤

维素是一种丰富的碳源ꎬ以结晶或无定形的微纤维

形式存在于植物的细胞壁中ꎬ不容易被宿主吸收ꎬ
而许多植食性昆虫的肠道微生物可以参与纤维素

的降 解 ( 李 丹 红 等ꎬ ２０１７ꎻ 孙 博 通 等ꎬ ２０１７ꎻ
Ｃｈａｋｒａｂｏｒｔｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０００)ꎮ 椰树老叶相对新叶含有

更多的纤维素ꎬ不容易被昆虫消化利用ꎮ 椰子织蛾

在长期进化过程中ꎬ能够很好地取食利用椰树等老

叶ꎬ表明其肠道可能含有降解纤维素的微生物ꎮ 本

文利用传统生物分离纯化培养方法ꎬ研究可培养肠

道细菌的种类鉴定及其对纤维素、果胶、木聚糖等

降解能力的分析ꎬ以期为后续深入研究椰子织蛾肠

道微生物与宿主的相互作用及相关微生物资源的

开发提供基础ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 椰子织蛾的饲养

椰子织蛾(采集于海南省儋州市)置于实验室

人工气候箱(Ａ１０００ꎬ Ｃｏｎｖｉｒｏｎꎬ Ｍａｎｉｔｏｂａꎬ Ｃａｎａｄａ)
中ꎬ饲养温度为(２５±２) ℃ꎬＲＨ 为(７５±１０)％ꎬ于养

虫盒(２５ ｃｍ×１４ ｃｍ×７ ｃｍꎬ盒盖封有 ４８ μｍ 纱网)
中饲养 ２ 代ꎮ
１.２　 椰子织蛾肠道的提取

取健康 ５ 龄幼虫提前饥饿 ２４ ｈꎬ排空体内食物

残渣ꎮ 于无菌操作台中ꎬ先用无菌水擦拭清洁幼虫

表体ꎬ用 ７５％酒精浸泡 ３０ ｓ 做表体消毒后ꎬ用无菌

水漂洗 ３ 次ꎮ 在无菌条件下ꎬ用解剖针解剖虫体ꎬ
取其肠道ꎬ去除其他杂质ꎬ并放入 ０.９％生理盐水中

漂洗 ３ 次ꎬ再加入 １ ｍＬ 无菌水研磨成匀浆ꎬ备用ꎮ
１.３　 椰子织蛾肠道细菌的分离纯化

将上述提取的肠道匀浆在无菌条件下按 １０－３、
１０－４、１０－５、１０－６、１０－７、１０－８、１０－９、１０－１０、１０－１１、１０－１２梯

度稀释ꎮ 各取 ０.１ ｍＬ 稀释液在 ＬＢ 培养基(蛋白胨

１０ ｇＬ－１、酵母粉提取物 ５ ｇＬ－１、ＮａＣｌ １０ ｇＬ－１、
琼脂 １５ ｇＬ－１、ｐＨ＝ ７)上进行涂布ꎬ再将平板倒置

于 ３０ ℃培养箱中培养 ７２ ｈꎬ每 ２４ ｈ 观察一次ꎮ 根

据菌落的颜色、大小和形态挑选不同的菌落在新的

ＬＢ 平板上用接种环划线纯化培养ꎬ每个菌落在平

板上至少纯化 ５ 次ꎬ得到单克隆菌株ꎬ纯化得到的

菌株接种至斜面培养基ꎬ置于 ４ ℃冰箱保存备用ꎮ
１.４　 椰子织蛾分离细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 的扩增

将分离纯化得到的细菌样本送至青岛派森诺

基因生物技术有限公司进行 ＰＣＲ 扩增及 ＤＮＡ 测

序ꎮ 细菌 ＰＣＲ 扩增引物为 １６Ｓ ｒＤＮＡ 通用引物 ２７Ｆ
(５′ ￣ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴＧＧＣＴＣＡＧ￣３′)和 １４９２Ｒ(５′￣
ＣＴＡＣＧＧＣＴＡＣＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡ￣３′)ꎮ ＰＣＲ 反应体系:
基因组 ＤＮＡ(２０ ｎｇμＬ－１)１.０ μＬ、１０×Ｂｕｆｆｅｒ(含２.５
ｍｇｍｏｌ－１ Ｍｇ２＋) ５.０ μＬ、Ｔａｑ 聚合酶(５ ＵμＬ－１)
１.０ μＬ、ｄＮＴＰ(１０ ｍｇｍｏｌ－１)１.０ μＬ、２７Ｆ 引物(１０
μｇｍｏｌ－１)１.５ μＬ、１４９２Ｒ 引物 (１０ μｇｍｏｌ－１)１.５
μＬ、ｄｄＨ２Ｏ ３９.０ μＬꎮ 反应条件为:９５ ℃ꎬ５ ｍｉｎꎻ９５
℃ꎬ３０ ｓꎻ５８ ℃ꎬ３０ ｓꎻ７２ ℃ꎬ９０ ｓꎻ７２ ℃ꎬ７ ｍｉｎꎬ进行

３５ 个循环ꎮ 反应完成后ꎬ取 ３ μＬ ＰＣＲ 产物进行

１％琼脂糖凝胶电泳检测ꎬ确认 ＰＣＲ 扩增片段ꎮ 取

各个 菌 种 纯 化 后 的 ＰＣＲ 产 物ꎬ 使 用 测 序 仪

ＡＢＩ３７３０￣ＸＬ 进行 ＤＮＡ 测序ꎮ
１.５　 椰子织蛾肠道细菌的菌种测定和系统发育分析

用 ＮＣＢＩ Ｂｌａｓｔ 程序将拼接后的序列文件与 ＮＣ￣
ＢＩ(１６ｓ 数据库)中的数据进行比对ꎬ得到与待测物

种序列相似性最大的物种信息ꎬ确定菌种鉴定结
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果ꎮ 并采用革兰氏染色制片的方法于光学显微镜

下观察获取其显微形态ꎮ
选取单克隆菌株的近缘序列ꎬ利用 ＭＥＧＡ７.０

软件以邻位相连算法(ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ)构建系统进

化树ꎮ
１.６　 椰子织蛾肠道可培养细菌对纤维素、果胶及

木聚糖的降解功能分析

(１)将分离纯化得到的菌株分别接到纤维素筛

选平板(羧甲基纤维素钠 １０ ｇＬ－１ꎬ蛋白胨 １ ｇ
Ｌ－１ꎬ(ＮＨ４) ２ＳＯ２ ４ ｇＬ－１ꎬＮａＣｌ １ ｇＬ－１ꎬＫ２ＨＰＯ４ ２
ｇＬ－１ꎬＭｇＳＯ４７Ｈ２Ｏ ０.４ ｇＬ－１ꎬ琼脂 ２０ ｇＬ－１ꎬ
ｐＨ＝ ７.０)、木聚糖筛选平板(木聚糖 ８ ｇＬ－１ꎬ酵母

粉 １ ｇＬ－１ꎬ(ＮＨ４) ２ＳＯ２ ４ ｇꎬＫ２ＨＰＯ４ ２ ｇＬ－１ꎬＮａＣｌ
０.５ ｇＬ－１ꎬＭｇＳＯ４７Ｈ２Ｏ ０.５ ｇＬ－１ꎬ琼脂 ２０ ｇ
Ｌ－１ꎬｐＨ＝ ７.０)、果胶素筛选平板(果胶粉 １０ ｇＬ－１ꎬ
酵母粉 １ ｇＬ－１ꎬ(ＮＨ４) ２ＳＯ２ ４ ｇＬ－１ꎬＫ２ＨＰＯ４ １ ｇ
Ｌ－１ꎬＫＣｌ ０.５ ｇＬ－１ꎬＭｇＳＯ４７Ｈ２Ｏ ０.４ ｇＬ－１ꎬ
ＦｅＳＯ４ ０.０１ ｇＬ－１ꎬ琼脂 ２０ ｇＬ－１ꎬｐＨ＝ ７.０)上ꎮ 将

各平板倒置于恒温箱培养ꎬ３０ ℃ꎬ培养 ７２ ｈꎮ
(２)将能在上述平板上生长的菌株分别接至纤

维素酶鉴定平板 (羧甲基纤维素钠 ５ ｇ  Ｌ－１ꎬ
(ＮＨ４) ２ＳＯ２ ２ ｇＬ－１ꎬＮａＣｌ １ ｇＬ－１ꎬＫ２ＨＰＯ４ ２ ｇ
Ｌ－１ꎬＭｇＳＯ４７Ｈ２Ｏ ０.２ ｇＬ－１ꎬＣａＣｌ２ ０.１ ｇＬ－１ꎬ琼
脂 ２０ ｇＬ－１ꎬｐＨ ＝ ７.０)、木聚糖酶鉴定平板(木聚

糖 ５ ｇＬ－１ꎬ(ＮＨ４) ２ＳＯ２ ２ ｇＬ－１ꎬＫ２ＨＰＯ４ ２ ｇ
Ｌ－１ꎬＮａＣｌ １ ｇＬ－１ꎬＭｇＳＯ４７Ｈ２Ｏ ０.２ ｇＬ－１ꎬ琼脂

２０ ｇＬ－１ꎬｐＨ＝ ７.０)、果胶酶鉴定平板(果胶粉 ５ ｇ
Ｌ－１ꎬ ( ＮＨ４ ) ２ＳＯ２ ２ ｇＬ－１ꎬ Ｋ２ＨＰＯ４ １ ｇ Ｌ－１ꎬ
ＮａＮＯ３ ３ ｇＬ－１ꎬＫＣｌ ０.５ ｇＬ－１ꎬＭｇＳＯ４７Ｈ２Ｏ ０.２
ｇＬ－１ꎬＦｅＳＯ４ ０. ０１ ｇＬ－１ꎬ琼脂 ２０ ｇＬ－１ꎬｐＨ ＝
７.０)上ꎮ 将各平板置于恒温箱培养ꎬ３０ ℃ꎬ培养 ７
ｄꎬ采用透明圈法对相关酶的产生菌进行鉴定ꎮ

纤维素酶产生菌的鉴定:在长出菌落的纤维素

酶鉴定平板上ꎬ加入适量的 ０.１％刚果红溶液染色

１０ ｍｉｎ 后ꎬ以 １ ｍｏｌＬ－１ ＮａＣｌ 脱色 ５ ｍｉｎꎬ 观察菌

落周围是否产生透明圈(背景为红色)ꎻ木聚糖酶产

生菌的鉴定:在长出菌落的木聚糖酶鉴定平板上ꎬ
加入适量的卢戈碘液染色 ５ ｍｉｎ 后ꎬ观察菌落周围

是否产生透明圈(背景为紫色)ꎮ 果胶酶产生菌的

鉴定:在长出菌落的果胶酶鉴定平板上ꎬ加入适量

的 ０.１％溴酚蓝染色 ５ ｍｉｎ 后ꎬ观察菌落周围是否产

生黄色透明圈(背景为褐色)ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 肠道细菌分离纯化及基因测序

将椰子织蛾的肠道内容物按一定浓度涂布在

ＬＢ 培养基上ꎬ获得肠道原始菌株ꎮ 分别从上述培

养基中挑选形态、大小、颜色不一的菌落进行分离

纯化ꎬ共得到待测的细菌菌落ꎮ 将所得菌落进行

ＤＮＡ 提取ꎬ以提取的基因为模版扩增并进行测序ꎬ
用 ＮＣＢＩ Ｂｌａｓｔ 程序将拼接后的序列文件与 ＮＣＢＩ
１６Ｓ 数据库中的数据进行比对ꎮ 结果显示ꎬ分离后

的可培养菌株主要为高雄假黄单胞菌 Ｐｓｅｕｄｏｘａｎ￣
ｔｈｏｍｏｎａｓ ｋａｏｈｓｉｕｎｇｅｎｓｉｓ(ＮＲ＿０４３０７０.１) (９９.７１％)、
伯克霍尔德氏菌 Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ ｌａｔａ(ＮＲ＿１０２８９０.１)
(９９. ７４％)、 蜡样芽孢杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｅｒｅｕｓ ( ＮＲ ＿
１１５７１４.１)(９９.７３％)、沙福芽孢杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓａｆｅｎｓｉｓ
(ＮＲ＿１１３９４５.１ )(１００％)、解淀粉芽孢杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ(ＮＲ＿１１６０２２. １) (１００. ００％)、贝莱

斯芽 孢 杆 菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ ( ＮＲ ＿ ０７５００５. ２ )
(９８.４４％)、山羊葡萄球菌 Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ ｃａｐｒａｅ(ＮＲ
＿１１９２５２.１)(９９.９３％)、寒气玫瑰单胞菌 Ｒｏｓｅｏｍｏｎａｓ
ａｅｒｏｆｒｉｇｉｄｅｎｓｉｓ(ＮＲ＿１５８１３７. １) ( ９８. ８４％)、微杆菌

Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｅｓｔｅｒａｒｏｍａｔｉｃｕｍ ( ＮＲ ＿ ０２６４６８.１ )
(９９.２０％)９ 种菌株ꎮ
２.２　 菌株的显微形态

对以上菌株采用革兰氏染色制片ꎬ在显微镜下

观察并获得其显微形态(图 １)ꎬ高雄假黄单胞菌、
伯克霍尔德氏菌、寒气玫瑰单胞菌革兰氏染色呈红

色ꎬ为革兰氏阴性菌株ꎬ其余均为紫色革兰氏阳性

菌株ꎻ显微形态下可知ꎬ除山羊葡萄球菌为球状结

构外ꎬ其余均为杆状结构ꎬ其中高雄假黄单胞菌呈

微弯曲杆状ꎬ微杆菌在培养后期呈杆状球状相间ꎮ
２.３　 椰心叶甲、椰子织蛾肠道微生物组间丰度差

异显著性检验

将测序比对得到的上述菌株的 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列

进行系统进化分析(图 ２)ꎬ结果显示ꎬ椰子织蛾肠

道可分离培养细菌在进化树上形成不同分支ꎮ 其

中ꎬ高雄假黄单胞菌、伯克霍尔德氏菌属于变形菌

门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 分支ꎬ假黄单胞菌为 γ￣变形菌纲ꎬ
伯克霍尔德氏菌属于 β￣变形菌纲ꎮ 蜡样芽孢杆菌、
沙福芽孢杆菌、解淀粉芽孢杆菌、贝莱斯芽孢杆菌、
山羊葡萄球菌则组成了厚壁菌门 Ｐｈｙｌｕｍ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ
的分支ꎮ 微杆菌则属于放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａꎮ
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图 １　 菌株的显微形态
Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｍｉｃｒｏ￣ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ ｔｈｅ ９ ｓｔｒａｉｎｓ

图 ２　 椰子织蛾幼虫肠道可培养细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 系统发育分析
Ｆｉｇ.２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ ｂａｃｔｅｒｉａ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｉｎ ｌａｒｖａ ｏｆ Ｏ. ａｒｅｎｏｓｅｌｌａ

２.４　 椰子织蛾肠道细菌功能分析结果

实验结果表明ꎬ有 ４ 种菌株对纤维素具有降解

能力ꎬ分别为伯克霍尔德氏菌、解淀粉芽孢杆菌、贝
莱斯芽孢杆菌和蜡样芽孢杆菌(图 ３)ꎮ 各菌株都

不具备降解果胶的能力或暂未在可培养菌株中发

现ꎮ 有 ２ 种菌株具有降解木聚糖的能力ꎬ分别为寒

气玫瑰单胞菌和解淀粉芽孢杆菌(图 ４)ꎮ 其中ꎬ解
淀粉芽孢杆菌既具有降解纤维素的能力也有降解

木聚糖的能力ꎮ
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图 ３　 椰子织蛾肠道细菌菌株对纤维素降解能力
Ｆｉｇ.３　 Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｂｙ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒａｉｎｓ ｏｆ Ｏ. ａｒｅｎｏｓｅｌｌａ

图 ４　 椰子织蛾肠道细菌菌株对木聚糖降解能力
Ｆｉｇ.４　 Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｘｙｌａｎ ｂｙ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒａｉｎｓ

ｏｆ Ｏ. ａｒｅｎｏｓｅｌｌａ

３　 讨论
本文分离培养鉴定得到的 ９ 株细菌与近年来

研究所得可分离培养的昆虫肠道微生物细菌大致

一致ꎬ分别属于常见的厚壁菌门(６ 种)、变形菌门

(２ 种)和放线菌门(１ 种)ꎬ也正表明厚壁菌门和变

形菌门为许多昆虫肠道微生物中的优势种(蓝波

妙ꎬ２０１６ꎻ 刘小改等ꎬ２０１６ꎻ 杨焊ꎬ２０１２)ꎮ
前人研究表明ꎬ昆虫肠道微生物对昆虫取食消

化、营养利用等方面的影响较大ꎬ如木食性白蚁和

蟑螂后肠的共生微生物帮助宿主固氮、转化含氮废

弃物尿酸为可利用的氮源ꎬ参与纤维素的降解等

(Ｂｒｕｎｅꎬ２０１４)ꎮ 纤维素、半纤维素等高产高效降解

菌株的寻找与研究一直是科研的热点ꎬ纤维素降解

菌株在农业、能源、环保等多个领域发挥着巨大的

作用ꎮ 昆虫已经进化出内源性和共生酶ꎬ以有效利

用木质纤维素材料作为代谢葡萄糖的来源(Ｗｉｌｌｉｓ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎮ 纤维素是世界上丰富的可再生资源ꎬ
但对其利用及能源转化一直未能得到很好解决ꎬ纤
维素降解酶的活性低及成本高等问题限制着其工

业生产ꎮ 刘松等(２０１７)通过对竹虫 Ｏｍｐｈｉｓａ ｆｕｓｃｉ￣
ｄｅｎｔａｌｉｓ Ｈａｍｐｓｏｎ 肠道微生物代谢通路分析及对纤

维素降解酶菌株的分离来创造更多的纤维素分解

生物资源ꎬ张科等(２０２０)从蟋蟀后肠中分离出多株

纤维素降解细菌ꎮ 本文所研究的椰子织蛾主要取

食棕榈科植物老叶ꎬ其叶片中纤维素、木聚糖等难

降解物质占比高ꎬ而肠道微生物则一定程度上与降

解这些物质相关ꎮ 因而本实验从椰子织蛾肠道中

分离培养出多株具有降解纤维素或木聚糖能力的

菌株ꎬ表明肠道细菌在昆虫取食消化上的作用ꎮ
实验结果可知ꎬ不同菌株降解透明圈有一定差

异ꎬ采用基础的透明圈与菌株菌落直径比较的方法

来判断降解能力ꎬ其中ꎬ贝莱斯芽孢杆菌降解纤维

素的能力显著较强ꎬ解淀粉芽孢杆菌对木聚糖的降

解情况良好并且同时能降解纤维素ꎬ这与郭天凯

(２０１９)等从柞蚕 Ａｎｔｈｅｒｅａ ｐｅｒｎｙｉ Ｇｕｅｒｉｎ￣Ｍｅｎｅｖｉｌｌｅ 肠

道菌中筛选鉴定出产纤维素酶活性较高的菌株属

于解淀粉酶芽孢杆菌属相符ꎮ 本实验中所得到的

具纤维素降解酶菌株的大量生产及降解活性的测

定则希望能通过后续实验解决ꎮ
本文利用传统微生物培养与分离的方法对椰

子织蛾幼虫肠道细菌进行培养和分离ꎮ 微生物能

做到传统分离培养ꎬ但传统的培养方法和技术在一

定意义上无法满足微生物在自然生态条件下对环

境因子、营养要素和物种间相互作用等方面的要求

(袁志辉等ꎬ２０１４)ꎬ尤其是对与动植物之间具有复

杂共生关系的微生物则更加困难 (Ｗｅｓｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００７)ꎮ 由于对大多数微生物与椰子织蛾肠道之间

的共生机制的认识不足ꎬ无法模拟其共生环境的自

然因素ꎬ导致很多微生物没有被分离培养出来ꎮ 通

过对比可发现ꎬ目前的可培养菌株仅是其肠道内微

生物的极小部分ꎬ后续研究可通过继续寻找、优化

培养方法来发现其更多的可培养菌株ꎬ也可通过宏

基因组分析等方法获得更全面的肠道微生物组成ꎮ
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