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２ 种不同寄主对桉树枝瘿姬小蜂体内
细菌多样性的影响
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摘要: 【目的】桉树枝瘿姬小蜂是一种林业的重要入侵害虫ꎬ为了探明桉树枝瘿姬小蜂的寄主适应机制ꎬ
研究 ２ 种不同寄主植物对桉树枝瘿姬小蜂体内细菌群落组成及多样性的影响ꎮ 【方法】以分别取食巨园

桉 ＤＨ ２０１￣２ 和窿缘桉的桉树枝瘿姬小蜂雌性成虫为材料ꎬ采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 高通量测序技术对桉树枝

瘿姬小蜂体内细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因的 Ｖ３＋Ｖ４ 区进行测序分析ꎮ 【结果】取食 ２ 种寄主植物的桉树枝瘿姬

小蜂体内细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因序列文库共得到 ２７３４６１ 条有效序列ꎬ在 ９７％相似度聚类分析得到 ２３０ 个细

菌 ＯＴＵｓꎬ其中取食巨园桉 ＤＨ２０１￣２ 的雌成虫体内鉴定出 ２０６ 个 ＯＴＵｓꎬ取食窿缘桉的雌成虫体内鉴定出

１７１ 个 ＯＴＵｓꎮ 取食巨园桉 ＤＨ２０１￣２ 的雌成虫体内细菌的种类更多ꎬ细菌群落丰富度更高ꎬ但多样性较低ꎻ取食窿缘桉的雌

成虫体内细菌种类较少ꎬ细菌群落丰富度更低ꎬ多样性更高ꎮ 取食 ２ 种寄主植物的桉树枝瘿姬小蜂雌成虫体内细菌共注释

得到 １４ 门 ２４ 纲 ４１ 目 ７３ 科 １２３ 属ꎬ有 ８３ 个注释到了种ꎻ两者体内细菌的优势菌门均为变形菌门ꎬ相对丰度均大于 ９０％ꎮ
取食巨园桉 ＤＨ２０１￣２ 的雌成虫体内细菌的优势菌属为立克次氏体属ꎬ相对丰度高达 ９３.１１％ꎬ物种多样性较低ꎻ取食窿缘桉

的雌成虫体内细菌的优势属为立克次氏体属ꎬ其相对丰度为 ７３.６１％ꎬ物种多样性较高ꎮ 【结论】取食 ２ 种不同寄主植物的

桉树枝瘿姬小蜂体内细菌群落丰富度和多样性有明显差异ꎬ说明寄主植物能够影响害虫体内细菌的组成与结构ꎮ
关键词: 桉树枝瘿姬小蜂ꎻ 细菌ꎻ 高通量测序ꎻ 细菌多样性ꎻ 不同寄主植物
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　 　 桉树枝瘿姬小蜂 Ｌｅｐｔｏｃｙｂｅ ｉｎｖａｓａ Ｆｉｓｈｅｒ ＆ Ｌａ
Ｓａｌｌｅꎬ隶属膜翅目 Ｈｙｍｅｎｏｐｔｅｒａ 姬小蜂科 Ｅｕｌｏｐｈｉ￣
ｄａｅꎬ２０００ 年首次发现于中东和地中海地区ꎬ主要在

桉属植物的幼嫩部位(嫩枝、叶柄及叶片主脉)产卵

形成虫瘿ꎬ导致叶片变形ꎬ严重时甚至影响桉树的

光合作用和营养运输(Ｍｅｎｄｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００４)ꎮ ２００７
年ꎬ我国在与越南交界的东兴市首次发现该害虫

(吴耀军等ꎬ２００９)ꎬ该虫危害范围广、传播迅速ꎬ自
入侵我国后ꎬ分布于广西、广东、海南、江西和云南

等省(自治区)(寇冀蒙等ꎬ２０２０)ꎬ高度适生区包括

海南、广西、广东 ３ 个省(区)全范围及四川、贵州、
浙江等省的大部分地区(黄梦伊等ꎬ２０２０)ꎬ严重影

响我国桉树产业的发展ꎮ
昆虫体内拥有丰富的细菌、真菌和酵母等微生

物类型ꎬ细菌可为宿主昆虫提供营养物质ꎬ合成昆

虫所必需的氨基酸、维生素等化合物 (钟勇等ꎬ
２０２０ꎻ Ｄｏｕｇｌａｓꎬ２０１５ꎻ Ｌｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)ꎮ 共生微生物

主要定殖于昆虫的体表、肠道和细胞内ꎬ为昆虫提

供营养物质的同时影响昆虫的生长发育与行为ꎬ甚
至提高宿主的防御与解毒功能ꎬ协助其入侵(张焱

等ꎬ２０１６ꎻ 张振宇等ꎬ２０１７ꎻ Ｌｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)ꎮ
目前ꎬ对桉树枝瘿姬小蜂的研究局限于生物学

特性(Ｕｄａｇｅｄａｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４ꎻ Ｖａｎｅｇａｓ￣Ｒｉｃｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)、天敌(冯梦霞等ꎬ２０１６ꎻ Ｂｅｎｊａｋｈｕｎ ＆ Ｋｏｓｏｌꎬ
２０１９ꎻ Ｂｕｓｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)及环境对其产生的影响(陈
元生等ꎬ２０２０)等方面ꎮ 据报道ꎬ其伴生细菌能够降

解桉树次级代谢物质、促进入侵进程(寇冀蒙等ꎬ
２０２０)ꎮ Ｇｕｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ (２０２０)、王蕊蕊等(２０１８ꎬ２０１９)
探讨了不同性别和季节对桉树枝瘿姬小蜂雌成虫

体内细菌多样性的影响ꎬ但不同寄主植物对该虫体

内细菌多样性的影响尚未见报道ꎮ 本研究利用高

通量测序技术对 ２ 种不同寄主的桉树枝瘿姬小蜂

体内细菌种类及多样性进行了研究ꎬ旨在阐明桉树

枝瘿姬小蜂体内细菌在寄主适应中的作用ꎬ为通过

干扰虫体内微生物群落多样性及平衡状态进行桉

树枝瘿姬小蜂的微生态防治提供新思路ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 供试材料

桉树枝瘿姬小蜂分别采自广西大学林学院校

内教学实践基地网室中隔离种植的 ２ 种 ２ 年生桉

树ꎬ即巨园桉(Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｇｒａｎｄｉｓ×Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｔｅｒｅｔｉ￣
ｃｏｒｎｉｓ) ＤＨ２０１￣２ 和 窿 缘 桉 ( Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｅｘｓｅｒｔａ )ꎮ
２０１８ 年 ７ 月分别采集每种桉树上刚羽化的桉树枝

瘿姬小蜂雌成虫ꎮ
１.２　 样品总 ＤＮＡ 的提取及细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因扩

增和测序

参考 Ｇｕｏ ｅｔ ａｌ.(２０２０)的方法分别将采集的刚

羽化健康的桉树枝瘿姬小蜂在无菌条件下ꎬ用无菌

水清洗 ３ 次ꎬ再用 ７５ ％ 酒精浸泡 １ ｍｉｎ 后用无菌水

清洗ꎬ最后用 １‰ ＨｇＣｌ２ 浸泡 ３ ｍｉｎꎬ并用无菌水清

洗 ５~６ 次ꎬ按照 Ｐｏｗｅｒ Ｓｏｉｌ® ＤＮＡ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｋｉｔ 说明

书提取各样品总 ＤＮＡꎬ提取的 ＤＮＡ 放入－８０ ℃冰

箱内保存ꎬ每个样品 ５０ 头雌成虫ꎮ 将冻存的所有

ＤＮＡ 样品送至北京百迈客生物科技有限公司ꎬ应用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ２５００ 平台进行高通量测序ꎮ 利用通

用引物 ３３８Ｆ ( ５′￣ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ￣３′)、
８０６Ｒ(５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣３′)扩增 Ｖ３
＋Ｖ４ 区间片段ꎮ 反应条件:９５ ℃ 预变性 ５ ｍｉｎꎻ９５
℃ １ ｍｉｎꎬ５０ ℃ １ ｍｉｎꎬ７２ ℃ １ ｍｉｎꎬ进行 １５ 个循环ꎻ
７２ ℃延伸 ７ ｍｉｎꎻ４ ℃ 保温ꎮ ＰＣＲ 反应体系:ＤＮＡ
模板 ６０ ｎｇꎬ３３８Ｆ (１０ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１)１.５ μＬꎬ８０６Ｒ (１０
μｍｏｌ􀅰Ｌ－１)１.５ μＬꎬＱ５ Ｈｉｇｈ￣Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＤＮＡ Ｐｏｌｙｍｅｒ￣
ａｓｅ ０.２ μＬꎬＨｉｇｈ ＧＣ Ｅｎｈａｎｃｅｒ１０ μＬꎬＢｕｆｆｅｒ １０ μＬꎬ
ｄＮＴＰ１ μＬꎬｄｄＨ２Ｏ 补足至总体积 ５０ μＬꎮ
１.３　 测序数据分析

使用 ＦＬＡＳＨ ｖ １.２.１１ 软件对每个样品的 ｒｅａｄｓ
进行 ＰＥ ｒｅａｄｓ 拼接ꎬ再使用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ ｖ ０.３３ 软

件过滤ꎬ最后利用 ＵＣＨＩＭＥ ｖ ４.２ 软件得到有效序

列ꎮ 统计各阶段的序列数、有效率等参数来评估数

据质量ꎮ 使用 ＱＩＩＭＥ ｖ １.８.０ 软件在 ９７％相似度水

平下进行聚类ꎬ统计各样品中含有的 ＯＴＵ (ｏｐｅｒａ￣
ｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ)数目ꎬ以及每个 ＯＴＵ 中含有

序列的数目ꎮ 在 ９７％相似度水平下ꎬ使用 Ｍｏｔｈｕｒ ｖ
１.３０ 软件(ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ.ｍｏｔｈｕｒ.ｏｒｇ / )计算菌群丰富

度指数(Ｃｈａｏ１ 值、Ａｃｅ 值)、多样性指数( Ｓｈａｎｎｏｎ
指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数)及 ＯＴＵ 覆盖率ꎬ进行 Ａｌｐｈａ
多样性分析ꎮ 使用 Ｍｏｔｈｕｒ ｖ １.３０ 软件与 ＳＩＬＶＡ 数

据库 ( ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ. ａｒｂ￣ｓｉｌｖａ. ｄｅ / ) ＰｙＮＡＳＴ 算法和
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ＲＤＰ Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 贝叶斯算法对 ＯＴＵ 代表序列进行序

列比对及物种注释得到对应的物种分类信息ꎬ制作

物种丰度表和群落结构图ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 测序序列数据统计及质量评估

分别对以巨园桉 ＤＨ２０１￣２ 和窿缘桉为寄主的

桉树枝瘿姬小蜂体内细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ３＋Ｖ４ 区进行

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ２５００ 测序ꎬ分别获得 １６９８１８、１４６２８４
对 ＰＥ Ｒｅａｄｓꎻ 双 端 Ｒｅａｄｓ 拼 接 后 获 得 １６２５８６、
１３８６９４ 条原始序列ꎻ经过滤优化后获得 １４７６８８、
１２５７７３ 条 Ｃｌｅａｎ ｔａｇｓꎬ 有 效 率 分 别 为 ８６. ８％、
８５.７５％ꎬ均高于 ８５％ꎮ 去除嵌合体后 ２ 个寄主样品

有效序列的平均长度 ４０６、４０９ ｂｐꎬ均大于 ４００ ｂｐꎬ
Ｑ２０ 值 ９６. ２８％、 ９６. ２１％ꎬ 均 大 于 ９５％ꎬ Ｑ３０ 值

９３.０５％、９２.８９％ꎬ大于 ９０％ꎬ说明在 ＰＣＲ 过程中 ２
个寄主样品产生的嵌合体较少ꎬ且每个寄主样品测

序的准确度均较高ꎮ
２.２　 ＯＴＵ 分析

　 　 以 ９７％的一致性将 ２ 组样品的有效序列进行

聚类分析(图 １)ꎬ共鉴定出 ２３０ 个细菌 ＯＴＵｓꎬ其中

取食巨园桉 ＤＨ２０１￣２、窿缘桉的桉树枝瘿姬小蜂内

生细菌物种的 ＯＴＵ 数分别为 ２０６ 和 １７１ 个ꎬ２ 组样

品共有 ＯＴＵ 数为 １４７ꎬ占总 ＯＴＵ 数的 ６３.９１％ꎬ分别

占寄主样品总 ＯＴＵｓ 的 ７１.３６％(巨园桉 ＤＨ２０１￣２)、
８５.９６％(窿缘桉)ꎬ表明以巨园桉 ＤＨ２０１￣２ 为寄主

的桉树枝瘿姬小蜂体内的细菌种类更多ꎮ

图 １　 不同寄主的桉树枝瘿姬小蜂体内

细菌群落 ＯＴＵｓ 的 Ｖｅｎｎ 图
Ｆｉｇ.１　 Ｖｅｎｎ ｐｒｏｆｉｌｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＯＴＵｓ ｉｎ

Ｌ. ｉｎｖａｓａ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈｏｓｔ

２.３　 Ａｌｐｈａ 多样性分析

Ａｌｐｈａ 多样性主要与群落丰富度和多样性 ２ 个

因素有关ꎮ 在 ９７％相似度分类水平上ꎬ计算 Ａｌｐｈａ
多样性指数ꎮ 通过 ＱＩＩＭＥ( ｖ. １. ８. ０)计算 ＯＴＵ 的

Ｇｏｏｄｓ＿ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数均为 １００％ꎬ说明各样品文库覆

盖率好ꎬ反映了样本的真实情况ꎮ 其中ꎬ取食巨园

桉 ＤＨ２０１￣２ 的虫体细菌 ＡＣＥ 指数(２０７. ２３８０) 和

Ｃｈａｏ１ 指数(２１２.０)均高于取食窿缘桉寄主的虫体

细菌样品(分别为 １７２.５０１２、１７３.０)ꎬ说明取食巨园

桉 ＤＨ２０１￣２ 的虫体样品中细菌群落丰富度更高ꎻ另
外ꎬ取食巨园桉 ＤＨ２０１￣２ 的虫体内细菌 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指

数(０.８４０３)高于取食窿缘桉的虫体细菌样品 Ｓｉｍｐ￣
ｓｏｎ 指数(０.５４３１)ꎬ而 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数(０.６５５８)低于

取 食 窿 缘 桉 的 虫 体 细 菌 样 品 Ｓｈａｎｎｏｎ 指 数

(１.２５２２)ꎬ说明取食窿缘桉的虫体内细菌群落多样

性更高ꎻ取食巨园桉 ＤＨ２０１￣２ 植株的虫体内细菌的

Ｐｉｅｌｏｕ 值 ( ０. １２) 低于以窿缘桉为寄主的样品

(０.２４)ꎬ说明以巨园桉 ＤＨ２０１￣２ 为寄主的桉树枝瘿

姬小蜂体内细菌群落的均匀程度更低ꎮ
２.４　 ２ 种不同寄主的桉树枝瘿姬小蜂体内细菌组

成与结构分析

寄主分别为巨园桉 ＤＨ２０１￣２ 和窿缘桉的桉树

枝瘿姬小蜂体内共鉴定出 ２３０ 个细菌 ＯＴＵｓꎬ隶属

于 １４ 门 ２４ 纲 ４１ 目 ７３ 科 １２３ 属ꎬ其中有 ８３ 个精确

到了种ꎮ 取食巨园桉 ＤＨ２０１￣２ 的桉树枝瘿姬小蜂

体内细菌得到的注释数比取食窿缘桉种群体内细

菌的注释数更多ꎮ
根据不同寄主样品的 ＯＴＵ 及 ＯＴＵ 所代表的物

种分析可知ꎬ桉树枝瘿姬小蜂体内细菌的 １６Ｓ ｒＤ￣
ＮＡ 基因序列共注释得到了 １４ 个门ꎬ分别为变形菌

门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ、厚壁菌门

Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ、放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、蓝细菌门 Ｃｙａ￣
ｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、梭杆菌门 Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ、
软壁菌门 Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ、疣微菌门 Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ、
ＴＭ６＿[Ｄｅｐｅｎｄｅｎｔｉａｅ]、酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、绿弯

菌门 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ、Ｔｅｃｔｏｍｉｃｒｏｂｉａ 和 ＷＷＥ３ꎮ
取食巨园桉 ＤＨ２０１￣２ 和窿缘桉寄主的样品内

细菌在门分类水平上的相对丰度存在明显差异(图
２Ａ)ꎬ从来源于巨园桉 ＤＨ２０１￣２ 的样品中鉴定出了

上述 １４ 个门ꎬ其中优势菌群为变形菌门(９５.１５％)
(百分比为相对丰度ꎬ下同)ꎬ而厚壁菌门(１.５７％)、
放线菌门(１.５０％)和拟杆菌门(１.２３％)次之ꎻ来源

于窿缘桉寄主的样品中所有序列均被鉴别出ꎬ共有

１０ 个门(变形菌门、拟杆菌门、厚壁菌门、放线菌

􀅰３８􀅰　 第 １ 期 周静等: ２ 种不同寄主对桉树枝瘿姬小蜂体内细菌多样性的影响

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



门、蓝细菌门、梭杆菌门、 Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ、软壁菌

门、疣微菌门和酸杆菌门)ꎬ优势菌群为变形菌门

(９４.０１％)ꎬ其次为拟杆菌门 ( ４. ２５％)、厚壁菌门

(０.８１％)和放线菌门(０.４６％)ꎮ 由此可知ꎬ２ 个寄

主样品体内细菌的优势菌门均为变形菌门ꎬ占比均

大于 ９０％ꎬ进一步说明在门分类水平上ꎬ不同寄主

的桉树枝瘿姬小蜂体内细菌的主要类群具有一定

的相似性ꎮ
在属水平上ꎬ来源于巨园桉 ＤＨ２０１￣２ 和窿缘桉

２ 种寄主的样品共注释得到了 １２３ 个属(图 ２Ｂ)ꎬ菌
群丰度前 １０ 的类群是立克次氏体 Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａ、泛菌

属 Ｐａｎｔｏｅａ、根瘤菌属 Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ、ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ｂａｃｔｅｒｉ￣

ｕｍ＿ｆ＿Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ＿ Ｓ２４－７＿ｇｒｏｕｐ、不动杆菌属 Ａｃｉｎ￣
ｅｔｏｂａｃｔｅｒ、拟杆菌属 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ、丙酸杆菌属 Ｐｒｏｐｉ￣
ｏｎｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ、微杆菌属 Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ、乳酸杆菌属

Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ、葡萄球菌属 Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓꎮ ２ 种寄主

材料体内菌群主要属的分布及优势菌属所占比例

具有明显的差别ꎮ 巨园桉 ＤＨ２０１￣２ 寄主样品体内

菌群共有 １１３ 个属ꎬ立克次氏体属为主要优势菌

属ꎬ其相对丰度约为 ９３.１１％ꎻ在窿缘桉寄主样品体

内细菌的优势菌属为立克次氏体属(７３.６１％)、泛
菌属(１０.８４％)和根瘤菌属(８.０１％)ꎮ 虽然 ２ 种寄

主材料的优势菌属均为立克次氏体属ꎬ但其相对丰

度值存在较大差异ꎬ且次级优势菌属不同ꎮ

图 ２　 ２ 个寄主样品体内的细菌在门(Ａ)和属(Ｂ)水平上的组成和结构
Ｆｉｇ.２　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｗｏ ｈｏｓｔ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ(Ａ) ａｎｄ ｇｅｎｕｓ(Ｂ) ｌｅｖｅｌｓ

３　 讨论
昆虫体内分布着复杂多变的微生物种类ꎬ但是

不同昆虫体内的微生物种类和含量存在一定的相

似性ꎮ 已有研究表明ꎬ厚壁菌门、变形菌门和放线

菌门是昆虫体内细菌的优势菌群ꎬ如斜纹夜蛾 Ｓｐｏ￣
ｄｏｐｔｅｒａ ｌｉｔｕｒａ Ｆａｂｒｉｃｉｕｓ 幼虫、仁扇舟蛾 Ｃｌｏｓｔｅｒａ ｒｅｓｔｉ￣
ｔｕｒａ (ｗａｌｋｅｒ)幼虫、伊凡氏叶螨 Ｔｅｔｒａｎｙｃｈｕｓ ｅｖａｎｓｉ
Ｂａｋｅｒ ＆ Ｐｒｉｔｃｈａｒｄ、 二 斑 叶 螨 Ｔｅｔｒａｎｙｃｈｕｓ ｕｒｔｉｃａｅ
(Ｋｏｃｈ)和荔枝蝽 Ｔｅｓｓａｒａｔｏｍａ ｐａｐｉｌｌｏｓａ (Ｄｒｕｒｙ)成虫

体内优势菌门均为上述菌门(刘家生ꎬ２０１８ꎻ 孙博

通等ꎬ２０１７ꎻ 朱晗等ꎬ２０２１ꎻ Ｒｉｂｅｉｒｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎬ与
本研究结果一致ꎮ 内共生菌 Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａ 也广泛存在

于昆虫体内ꎬ壮材小蠹 Ｔｅｒｍｉｎａｌｉｎｕｓ ｓｐｐ.、烟粉虱

Ｂｅｍｉｓｉａ ｔａｂａｃｉ ( Ｇｅｎｎａｄｉｕｓ)、 白蜡虫 Ｅｒｉｃｅｒｕｓ ｐｅｌａ
Ｃｈａｖａｎｎｅｓ 等昆虫体内发现立克次氏体为其细菌优

势菌属(吕品等ꎬ２０１９ꎻ 薛延韬等ꎬ２０１７ꎻ 张玉婷等ꎬ

２０２１)ꎮ 取食 ２ 种不同植物的桉树枝瘿姬小蜂体内

细菌优势菌属也同为立克次氏体ꎬ这可能与桉树枝

瘿姬小蜂的孤雌生殖有关ꎮ
昆虫体内细菌组成及多样性不仅受昆虫种类

的影响ꎬ还与昆虫所取食物质有关 (魏晓莹等ꎬ
２０１９)ꎮ 本研究对 ２ 种不同寄主条件的桉树枝瘿姬

小蜂体内细菌进行研究ꎬ发现取食 ２ 种不同寄主的

桉树枝瘿姬小蜂体内细菌的种类和数量均存在差

异ꎬ取食窿缘桉的桉树枝瘿姬小蜂体内立克次氏体

属细菌的相对丰度更小ꎬ且体内次优势菌属的占比

更大ꎬ这可能与不同食物的营养水平不同或昆虫对

不同食物的消化吸收能力不同有关ꎮ ３ 种取食不同

寄主植物的叶蜂(河曲丝叶蜂 Ｎｅｍａｔｕｓ ｈｅｑｕｅｎｓｉｓ Ｘｉ￣
ａｏ、落叶松叶蜂 Ｐｒｉｓｔｉｐｈｏｒａ ｅｒｉｃｈｓｏｎｉｉ Ｈａｖｔｉｇ 和松阿

扁叶蜂 Ａｃａｎｔｈｏｌｙｄａ ｐｏｓｔｉｃａｌｉｓ Ｍａｔｓｕｍｕｒａ)幼虫肠道

细菌组成存在很大差异(张帅帅等ꎬ２０１７)ꎻ取食柘
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叶与桑叶的家蚕体内优势菌群的组成存在较大的

变化(向芸庆等ꎬ２０１０)ꎻ取食桑叶的广食性家蚕体

内菌群多样性高于取食人工饲料种群(郝长富等ꎬ
２０１９)ꎻ美国白蛾 Ｈｙｐｈａｎｔｒｉａ ｃｕｎｅａ (Ｄｒｕｒｙ)体内优

势菌属因取食食料的不同而产生差别ꎬ而饲养条件

的不同可显著影响橘小实蝇 Ｂａｃｔｒｏｃｅｒａ ｄｏｒｓａｌｉｓ
Ｈｅｎｄｅｌ 体内可培养细菌的种类(王洪秀等ꎬ２０１５ꎻ
魏丹峰等ꎬ２０１７)ꎮ 以上研究表明ꎬ昆虫取食食物的

不同会影响其体内细菌的多样性ꎬ与本试验的研究

结果相符ꎮ 也有研究指出ꎬ不同树种的桉叶粗提物

对测试菌株的抑菌活性存在显著差异ꎬ这可能是不

同品种桉树的有效成分不同ꎬ从而导致抑菌效果存

在差异(杨巧丽ꎬ２０１３)ꎮ 本研究采用的 ２ 种寄主为

不同品种的桉树ꎬ故推测是由于不同桉树品种间有

效成分的差异导致桉树枝瘿姬小蜂体内细菌的多

样性和丰富度存在不同ꎬ而体内细菌种类及群落结

构的可塑性变化是桉树枝瘿姬小蜂适应不同寄主

植物的机制之一ꎬ但该假设有待进一步验证ꎮ
Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａ 是一种寄生在细胞内的专性细菌ꎬ所

有已知的与脊椎动物有关的 Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａ 均由节肢动

物传播ꎬ主要为蜱、虱子、螨等ꎬ众多 Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａ 只在

节肢动物中发现ꎬ没有已知的次级宿主(Ｈｕａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１７)ꎮ 研究表明ꎬＲｉｃｋｅｔｔｓｉａ 能操纵宿主昆虫繁

殖、改变生殖方式、降低不良环境对宿主入侵的影

响(Ｄａｉｓｕｋｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２)ꎮ Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａ 可以影响蚜虫

的颜色ꎬ从而降低豌豆蚜被捕食或被寄生的机率

(Ｔｓｕｃｈｉｄａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎮ 王紫淇等(２０２０)发现ꎬ存
留有 Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａ 的棉花植株能够促进烟粉虱的发育ꎬ
提高其存活率及繁殖力ꎬ甚至延长其寿命ꎬ且烟粉

虱体内的 Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａ 比存留在棉花植株上的 Ｒｉｃｋｅｔｔ￣
ｓｉａ 对烟粉虱的影响更大ꎮ Ｇｉｏｒｇｉｎｉ ｅｔ ａｌ. (２０１０)的
研究也表明ꎬ寄生蜂 Ｐｎｉｇａｌｉｏ ｓｏｅｍｉｕｓ 的孤雌生殖与

Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａ 有关ꎬ感染 Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａ 的寄生蜂仅产生雌性

后代ꎬ抗生素处理后ꎬ寄生蜂的后代几乎全部为雄

虫ꎮ Ｈａｇｉｍｏｒｉ ｅｔ ａｌ. (２００６)报道了 Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａ 可影响

芙新姬小蜂 Ｎｅｏｃｈｒｙｓｏｃｈａｒｉｓ ｆｏｒｍｏｓａ 的孤雌生殖ꎮ
桉树枝瘿姬小蜂主要为孤雌生殖ꎬＲｉｃｋｅｔｔｓｉａ 作为其

体内菌群优势菌属ꎬ可能对桉树枝瘿姬小蜂繁殖产

生影响ꎮ Ｎｕｇｎｅｓ ｅｔ ａｌ. (２０１５)研究表明ꎬＲｉｃｋｅｔｔｓｉａ
主要存在于桉树枝瘿姬小蜂的卵巢内ꎬ验证了其对

桉树枝瘿姬小蜂孤雌生殖的诱导作用ꎬ但具体作用

方式有待进一步研究ꎮ
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