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摘要： 昆虫在长期的进化过程中与其体内微生物形成了互利共生的关系， 共生微生物参与调节寄主的多种生命

活动， 例如生殖、 代谢等。 在黄河流域棉区绿盲蝽 Ａｐｏｌｙgｕｓ ｌｕcｏｒｕｍ 是棉花的主要害虫之一。 为明确绿盲蝽体内

共生菌的种类与群落结构， 通过 ＨｉＳｅｑ 平台对棉田绿盲蝽体内共生菌的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３ ～ Ｖ４ 区进行高通量测

序， 分析绿盲蝽体内共生菌的种类与多样性。 结果显示， 变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （８９. １８％ ）、 放线菌门

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （２. ９９％ ）、 厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ （２. ４８％ ） 为绿盲蝽的 ３ 个优势菌门。 在属水平上立克次氏体

Ｒｉckｅｔｔｓｉａ （３２. ８６％ ）、 欧文氏菌属 Ｅｒｗｉｎｉａ （２０. ２１％ ） 为优势菌群。 本文初步明确了绿盲蝽体内微生物群落的组

成和动态变化， 为进一步研究绿盲蝽与共生菌的相互作用提供了基础， 为今后从共生菌出发防治绿盲蝽提供新

思路。
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昆虫的种类与数量庞大， 且绝大部分昆虫都

会携带不同的共生微生物， 其携带的微生物参与

着昆虫的各种生命活动 （Ａｎｇｅｌａ， ２０１５）。 研究表

明， 昆虫肠道中含有大量的共生微生物群落， 昆

虫的肠道为共生微生物的定殖提供了独特的环境，
肠道中的共生微生物为宿主提供许多有益的帮助

（Ｐｈｉｌｉｐｐ， ２０１３）。 例如， 部分昆虫会缺少某些必

需氨基酸、 维生素的合成能力或者缺乏必要的肠

道消化酶， 而共生微生物可以为宿主提供必需的

营养物质与所需的消化酶来帮助寄主适应外界环

境， 同时共生微生物可以通过寄主获得自身所需

要的营养物质 （Ｎａｎｃｙ ｅｔ ａｌ. ， ２００３； Ｚｉｅｎｔｚ ｅｔ ａｌ. ，
２００４）。 此外， 昆虫体内的共生菌可以影响昆虫的

生长发育， 例如小菜蛾 Ｐｌｕｔｅｌｌａ ｘｙｌｏｓｔｅｌｌａ 的肠道内

有 抗 真 菌 和 抗 杀 虫 剂 的 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 和

Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ 等菌群， 这两种菌群提高了宿主的

抗 性， 进 而 提 高 了 宿 主 的 生 长 发 育 速 率

（Ｉｎｄｉｒａｇａｎｄｈｉ ｅｔ ａｌ. ， ２００７）。 昆虫的行为也与共生

菌的存在密不可分， 研究发现， 豌豆蚜蜜露中分

离到一种细菌， 即葡萄球菌 Ｓｔａｐｈｙｌｏcｏccｕｓ， 它可以

提高蚜虫趋避天敌的利它素的分泌， 改变天敌的

产卵偏好 （Ｐａｓｃａｌ ｅｔ ａｌ. ， ２０１１）。
绿盲蝽 Ａｐｏｌｙgｕｓ ｌｕcｏｒｕｍ 属于半翅目盲蝽科，

是对我国棉花危害较为严重的农业害虫之一。 绿

盲蝽寄生植物范围广泛， 可危害棉花、 枣树等多

种植物， 体积小， 外表呈绿色， 以吸食植物叶片

的汁液为食， 最终导致植物凋落 （邢茂德等，
２０１３； 汤银来等， ２０１４）。 随着我国转基因棉花的

种植面积逐年上升， 棉铃虫 Ｈｅｌｉcｏｖｅｒｐａ ａｒｍｉgｅｒａ 的

数量逐渐减少， 绿盲蝽数量逐年递增 （Ｍｅｎ ｅｔ ａｌ. ，
２００４）， 给我国黄河流域等地的棉区带来了严重的

损失。
目前关于绿盲蝽的研究有很多， 包括其发生

规律、 防治技术等都有较为系统的研究 （门兴元

等， ２００８； 陆宴辉和吴孔明， ２００８； Ｌｕ ｅｔ ａｌ. ，
２０１０； 李林懋等， ２０１４）， 但是关于棉田绿盲蝽不

同发育时期微生物群落的组成和细菌多样性的研

究较为匮乏。 关于共生微生物的研究方法一般分

为两种， 第一种是通过分离纯化的方法将微生物

群落逐个分离出来进行培养， 另一种是本文所采

用的高通量测序法， 能够较为全面地检测寄主体

内微生物群落的组成和结构， 准确挖掘绿盲蝽体

内的优势菌群。 本实验通过分析比较绿盲蝽不同

发育阶段微生物多样性及动态变化， 补充绿盲蝽

体内微生物组成的基本信息， 为今后研究绿盲蝽

与体内微生物种群的互利共生变化打下基础， 也

为绿盲蝽的防治提供了新的思路。

１　 材料与方法

１. １　 绿盲蝽样品的采集

绿盲蝽采集于中国农业科学院棉花研究所试

验农场东场 （３６°５′３４. ８′′Ｎ， １１４°３１′４７. １９′′Ｅ）。
将采集到的绿盲蝽鉴定分离为若虫 （ＴＬＬ）、 雌性

成虫 （ＴＬＦ） 和雄性成虫 （ＴＬＭ） ３ 组样本， 每个

样本设置 ４ 个生物学重复， 每个重复包含 １０ 头昆

虫， 生物学重复之间保证昆虫生长状态一致。
１. ２　 ＤＮＡ 提取和 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因测序

为了去除昆虫表面的微生物污染物， 每个样

品先用 ７０％乙醇浸泡 ５ ｍｉｎ， 然后用 １０％的漂白剂

浸泡 ３０ ｓ， 再用无菌超纯水冲洗。 使用 ＭａｇＰｕｒｅ
Ｓｔｏｏｌ ＤＮＡ ＫＦ Ｋｉｔ Ｂ （Ｍａｇｅｎ， Ｃｈｉｎａ）， 按照说明书

从全虫中提取 ＤＮＡ。 使用量子位荧光计和量子位

ｄｓＤＮＡ ＢＲ 分析试剂盒 （Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ， ＵＳＡ） 对 ＤＮＡ
进行定量， 并通过对 １％ 琼脂糖凝胶进行质量评

估。 微生物 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 Ｖ３ ～ Ｖ４ 可变区域使

用 ３３８Ｆ （ ５′⁃ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ⁃３′） 和

８０６Ｒ （ ５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃３′） 引 物

进行扩增。 取质量合格的基因组 ＤＮＡ 样品 ３０ ｎｇ
及对应的融合引物配置 ＰＣＲ 反应体系， 设置 ＰＣＲ
反应参数进行 ＰＣＲ 扩增， 使用 Ａｇｅｎｃｏｕｒｔ ＡＭＰｕｒｅ
ＸＰ 磁珠对 ＰＣＲ 扩增产物进行纯化并溶于 Ｅｌｕｔｉｏｎ
Ｂｕｆｆｅｒ， 贴上标签， 完成建库。 使用 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００
Ｂｉｏａｎａｌｙｚｅｒ 对文库的片段范围及浓度进行检测。 检

测合格的文库根据插入片段大小， 选择 ＨｉＳｅｑ 平台

进行测序。
１. ３　 数据统计与分析

采取按窗口去低质量的方法， 设置 ２５ ｂｐ 的窗
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口， 如果窗口平均质量值低于 ２０， 从窗口开始截

去后端碱基； 截短后 ｒｅａｄ 长度低于原始 ｒｅａｄ 长度

７５％的， 去掉整条序列。 去除接头污染 ｒｅａｄｓ， 去

除低复杂度 ｒｅａｄｓ， 根据 ｂａｒｃｏｄｅ 和引物区分样本，
ｂａｒｃｏｄｅ 序列与测序 ｒｅａｄｓ 比对允许的错配个数为

０ ｂｐ。 序列拼接使用软件 ＦＬＡＳＨ， 利用重叠关系

将双末端测序得到的成对 ｒｅａｄｓ 组装成一条序列，
得到高变区的 Ｔａｇｓ。 拼接条件为最小匹配长度

１５ ｂｐ； 重叠区域允许错配率为 ０. １。
使用软件： ＦＬＡＳＨ （Ｆａｓｔ Ｌｅｎｇｔｈ Ａｄｊｕｓｔｍｅｎｔ ｏｆ

Ｓｈｏｒｔｒｅａｄｓ， ｖ１. ２. １１） 通过归类操作， 将序列按照

彼此的相似性归为许多小组， 每个小组为一个

ＯＴＵ。 利用软件 ＵＳＥＡＲＣＨ （ ｖ７. ０. １０９０） 将拼接

好的相似度在 ９７％以上的 Ｔａｇｓ 聚类为 ＯＴＵ。 利用

ＵＰＡＲＳＥ 在 ９７％相似度下进行聚类， 得到 ＯＴＵ 的

代表序列。 利用 ＵＣＨＩＭＥ （ｖ４. ２. ４０） 将 ＰＣＲ 扩增

产生的嵌合体从 ＯＴＵ 代表序列中去除。 使用

ｕｓｅａｒｃｈ＿ｇｌｏｂａｌ 方法将所有 Ｔａｇｓ 比对回 ＯＴＵ 代表序

列， 得到每个样品的 ＯＴＵ 的丰度统计表。 ＯＴＵ 聚

类结果统计使用软件： ＵＳＥＡＲＣＨ （ ｖ７. ０. １０９０）。
得到 ＯＴＵ 代表序列后， 通过 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｅｒ （ ｖ２. ２）
软件将 ＯＴＵ 代表序列与数据库有比对进行物种注

释。 为了得到每个 ＯＴＵ 对应的物种分类信息， 采

用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 贝叶斯算法对 ＯＴＵ 代表序列进行

分类学分析， 并在界门纲目科属种水平统计各样

本的群落组成。 使用 ＵＳＥＡＲＣＨ ＿ ｇｌｏｂａｌ （ Ｅｄｇａｒ，
２０１０） 比较所有标签， 获得每个样本的 ＯＴＵ 统计

丰度表， 并由 ＭＯＴＨＵＲ 在 ＯＴＵ 水平进行 α 多样性

分析。 用 Ｒ 语言包的 “ａｄｅ４” 绘制了 ＯＴＵｓ 的主成

分分析 （ＰＣＡ）。 在减少数据集的维数的同时， 保

持数据集对方差贡献的最大特征， 使数据直观的

呈现在二维坐标系。

２　 结果与分析

２. １　 测序质量概况

对绿盲蝽 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３ ～ Ｖ４ 区扩增子的

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 测序共获得 ７７１ ３５５ 条过滤数据读数

条目。 经过质量过滤和嵌合去除和 Ｔａｇｓ 拼接， 共

获得 ７３０ ７４８ 条 Ｔａｇｓ。 序列中测序错误率小于 １％
的碱基所占的百分比均在 ９８％ 以上。 根据物种注

释情况， 统计每个样品注释到各分类水平上的序

列数目， 发现绝大部分的序列都能注释到属的水

平上 （表 １）。
Ａｌｐｈａ 多样性 （Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ） 是对单个样品

中物种多样性的分析， 其中 Ｃｈａｏ 指数和 ａｃｅ 指数

反映样品中群落的丰富度， 即简单指群落中物种

的数量， 而不考虑群落中每个物种的丰度情况。
被测样品中， 成虫的物种数量与物种丰富度都明

显高于若虫， 其中 ＴＬＭ 样本的 ａｃｅ 平均值为

５２８. １７３， ＴＬＬ 样本的平均值为 ３２４. ７５３， 这与

Ｃｈａｏ 指 数 的 结 果 一 致。 而 Ｓｈａｎｎｏｎ 指 数 以 及

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数反映群落的多样性。 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数表

明， 成虫时期的指数明显高于若虫， 最高达到 ４. ４９３，

表 １　 各样本不同水平的序列数 （条）
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｎｕｍｂｅｒ ｉｎ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｅｖｅｒｙ ｓａｍｐｌｅ

样品名称

Ｓａｍｐｌｅ ＩＤ
Ｃｌｅａｎ⁃ｒｅａｄｓ Ｃｌｅａｎ⁃ｔａｇｓ

Ａｃｅ Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ
指数

Ｃｈａｏ Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ
指数

覆盖率 （％ ）
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ
指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数

ＴＬＦ１
ＴＬＦ２
ＴＬＦ３
ＴＬＦ４
ＴＬＬ１
ＴＬＬ２
ＴＬＬ３
ＴＬＬ４
ＴＬＭ１
ＴＬＭ２
ＴＬＭ３
ＴＬＭ４

６４ ３０５
６４ ２７２
６４ ２９４
６４ ３４０
６４ ２０１
６４ １５７
６４ ２１４
６４ １８９
６４ ３６６
６４ ３４７
６４ ３６５
６４ ３０５

６３ ３８９
６０ ８３２
５８ ６７６
５９ ０５４
６２ ３０４
６２ ９５６
６３ ８４３
６３ ６６５
５６ ３９７
６０ １１８
５５ ９３５
６３ ５７９

２２７. ３６０
２５７. ７８８
３０８. ３８４
５０５. ４７８
１９３. １３３
１２９. ０６５
１１６. ９５６
１４０. ５２６
５９０. ３４４
４４４. ４４７
７５９. ７７３
３１８. １２６

１９６. ３９０
２５９. １８１
３０５. ９８２
４９１. ０００
１６９. ７４２
１１４. １７４
９５. ９３６
１０６. ９９０
５７８. ６５１
４３８. ４１８
７１９. ５５
２３９. ２９７

９９. ７３
９９. ７５
９９. ５１
９８. ９９
９９. ７９
９９. ８７
９９. ８９
９９. ８８
９８. ９９
９９. ３７
９８. ６９
９９. ７２

０. ９７３
０. ２８６
０. ９１４
０. ４８６
０. ２６８
２. ０２６
３. ６５７
３. ６８３
３. ８６５
３. ３８３
４. ４９３
０. ５５５

０. ６８５
０. ９１６
０. ５９１
０. ８２８
０. ９３７
０. ３２６
０. ０６６
０. ０７２
０. ０６４
０. ０９５
０. ０２７
０. ７７４
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与其相反 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数为 ０. ０２７。 稀释曲线则反映

了样品测序量足够， 且 ４ 个指数的稀释曲线最终

均趋于平缓， 表明测序深度已经基本覆盖到样品

中所有的物种， 不存在未被测序检测到的物种

（图 １、 图 ２）。 Ｇｏｏｄ⁃ｃｏｖｅｒａｇｅ 反映了样品文库的覆

盖率， 该数值越高， 样品中序列没有被测出来的

概率越低， 样品组间平均测序覆盖率为 ９９％以上，
因此被测样品完全真实 （表 １）。

图 １　 Ｃｈａｏ 指数与 ａｃｅ 指数稀释曲线

Ｆｉｇ. １　 Ｃｈａｏ ａｎｄ ａｃｅ ｅｘｐｏｎｅｎｔ ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ
注： ＴＬＬ， 若虫； ＴＬＦ， 雌性成虫； ＴＬＭ， 雄性成虫。 Ｎｏｔｅ： ＴＬＬ， Ｎｙｍｐｈ； ＴＬＦ， Ｆｅｍａｌｅ ａｄｕｌｔ； ＴＬＭ， Ｍａｌｅ ａｄｕｌｔ．

图 ２　 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数稀释曲线

Ｆｉｇ. ２　 Ｓｈａｎｎｏｎ ａｎｄ Ｓｉｍｐｓｏｎ ｅｘｐｏｎｅｎｔ ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ
注： ＴＬＬ， 若虫； ＴＬＦ， 雌性成虫； ＴＬＭ， 雄性成虫。 Ｎｏｔｅ： ＴＬＬ， Ｎｙｍｐｈ； ＴＬＦ， Ｆｅｍａｌｅ ａｄｕｌｔ； ＴＬＭ， Ｍａｌｅ ａｄｕｌｔ．

２. ２　 样本在门水平上主要共生菌的组成与结构

通过高通量测序在门水平上分析， 各个样本

中， 优 势 门 是 相 同 的， 都 为 变 形 菌 门

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ， 变形菌门具有绝对优势， 但在不同

样本中， 其相对丰度又有所差异， ＴＬＬ 中占比

９７. ５３％ ； ＴＬＦ 占比 ８６. ３８％ ； ＴＬＭ 占比 ８３. ６４％
（图 ３）。

２. ３　 样本在科水平上主要共生菌的组成与结构

三组测序样本中， 科水平上的优势菌群各不

相同， 差异明显， 其中 ＴＬＬ 样本中， 优势菌群为

立克次氏体科 Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａｃｅａｅ， 占比 ８７. ５１％ 。 ＴＬＦ
和 ＴＬＭ 的微生物种群结构相似， 其优势菌群都为

肠杆菌科 Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ， 分别占比 ６２. ４３％ 、
４６. ０３％ （图 ４）。
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图 ３　 样本中的主要菌门

Ｆｉｇ. ３　 Ｍａｉｎ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｓａｍｐｌｅｓ

图 ４　 样本中的主要菌科

Ｆｉｇ. ４　 Ｍａｉｎｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ ｉｎ ｓａｍｐｌｅｓ

图 ５　 样本中的主要菌属

Ｆｉｇ. ５　 Ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｓａｍｐｌｅｓ

２. ４　 样本在属水平上主要共生菌的组成与结构

测序的 ３ 个样本在属水平上， 优势共生菌主

要有两种， 分别是立克次体 Ｒｉckｅｔｔｓｉａ、 欧文氏菌

Ｅｒｗｉｎｉａ。 不同样品中， 优势属不同， ＴＬＬ 样品中

优势属为 Ｒｉckｅｔｔｓｉａ （８６. １７％ ）； ＴＬＦ、 ＴＬＭ 样品

中， 优势属均为 Ｅｒｗｉｎｉａ， 占比分别为 ２０. ４６％ ，
３６. ５２％ （图 ５）。

２. ５　 不同发育阶段微生物多样性的比较分析

本文总结归纳了关于绿盲蝽不同时期体内微

生物属水平的数目与种类， 并绘制了 ＯＴＵ Ｖｅｎｎ
图， 通过 Ｖｅｎｎ 图可更加清晰地观察到绿盲蝽在不

同时期体内共有的和特有的微生物种类数量。 分

析属水平注释到的细菌种类可知， ＴＬＬ、 ＴＬＦ、
ＴＬＭ 注释到的 ＯＴＵ 种类数目分别是： ２６３、 ６８５、
９８６， 由此可见， ＴＬＦ、 ＴＬＭ 属水平的微生物种类
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数目远超过 ＴＬＬ， 尤其是 ＴＬＭ。 ＴＬＬ 和 ＴＬＦ 样品中

共有的 ＯＴＵ 数量为 １８２， ＴＬＦ 和 ＴＬＭ 样品中共有

的 ＯＴＵ 数量为 ５０８， ＴＬＭ 和 ＴＬＬ 样品中共有的

ＯＴＵ 数量为 ２０８。 ３ 个样本中， 共同拥有的 ＯＴＵ 数

量为 １７５。 ＴＬＬ 样品中特有的 ＯＴＵ 数量最少， 为

４８， 其次是 ＴＬＦ， 为 １７０， ＴＬＭ 样品所特有的 ＯＴＵ
总量最多， 为 ４４５ （图 ６）。 总体来说， 属水平的

的分类注释中， 绿盲蝽成虫不论雌雄， 其体内微

生物种群种类都远多于绿盲蝽若虫， 尤其是 ＴＬＭ，
其体内微生物群种类为 ＴＬＬ 的 ３ 倍还多。

图 ６　 ＯＴＵ 韦恩图

Ｆｉｇ. ６　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＯＴＵ

对比不同时期绿盲蝽体内的微生物组成结构

差异， 结果如 （图 ７） 显示， 对所有微生物群落进

行 ＰＣＡ 分析。 样品中， 微生物群落越相似， 在坐

标中距离越近， ＰＣ１ 所占比例为 ５３. ０９％ ， ＰＣ２ 所

占的比例为 ２０. ４９％ ， 两者总占比 ７３. ５８％ ， 由此

可知 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 可以说明总微生物群落差异的

７３. ５８％ 。 从坐标中可直观地观察到 ＴＬＦ 和 ＴＬＭ 两

组样品中的微生物群落相似度较高， 和 ＴＬＬ 的微

生物群落距离较远， 存在显著差异。 绿盲蝽雌雄

成虫微生物群落组成相似， 其微生物群落结构和

绿盲蝽若虫所构成的差异明显， 两性成虫的微生

物群落结构复杂程度大于其若虫。
对于不同时期的绿盲蝽样本， 根据微生物的

注释分析可得到微生物群约有 ８ 个属， 不同时期

绿盲蝽样本的微生物组成不同， 成虫的物种组成

基本一致， 但是物种所占比例不尽相同， 而若虫

的物种组成和成虫有较大差异。
由高通量测序分析可知， 本实验中， 微生物

主要分成 ８ 个属， 包括立克次氏体属 Ｒｉckｅｔｔｓｉａ， 沃

尔 巴 克 （ 氏 ） 体 属 Ｗｏｌｂａcｈｉａ， 微 杆 菌 属

图 ７　 物种 ＰＣＡ 分析

Ｆｉｇ. ７　 ＰＣＡ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ

Ｅｘｉgｕｏｂａcｔｅｒｉｕｍ， 鞘氨醇杆菌属 Ｓｐｈｉｎgｏｂａcｔｅｒｉｕｍ，
假 单 胞 细 菌 属 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ， 不 动 细 菌 属

Ａcｉｎｅｔｏｂａcｔｅｒ， 鞘氨醇单胞菌属 Ｓｐｈｉｎgｏｍｏｎａｓ， 欧文

氏菌属 Ｅｒｗｉｎｉａ 等。 处在不同时期的绿盲蝽样本

中， ＴＬＦ、 ＴＬＭ 两个样品中的微生物群落在属水平

上， Ｅｒｗｉｎｉａ 共生菌成为其优势微生物菌属。 ＴＬＬ
样本中 Ｒｉckｅｔｔｓｉａ 为其优势菌属 （图 ８）。

３　 结论与讨论

昆虫体内微生物种类丰富， 有些昆虫体内的

微生物量占到昆虫总生物量最高能达到 １０％ （王
渭霞等， ２０２１）。 共生菌可以影响寄主的对营养的

吸收功能， 部分共生微生物还能增强寄主的抗药

性和对天敌的抵御能力 （Ｋｅｒｒｙ ｅｔ ａｌ. ， ２００５）。 目

前， 有研究表明， 微生物能和宿主的基因组共同

决定宿主本身的表型 （Ｉｌａｎａ ｅｔ ａｌ. ， ２００８）。
在本研究中， 绿盲蝽在不同的发育阶段， 微

生物的相对丰度和多样性指数随发育阶段的不同

而不同。 在若虫时期， 微生物的物种丰富度远小

于成虫时期。 群落多样性也表现为成虫时期大于

若虫时期。 在门水平上， 以变形菌门为主， 变形

菌门在寄主植物次生代谢物的代谢过程中是维持

昆虫生长发育的关键， 在 ３ 个样本中均可明显观

察到， 变形菌门是绿盲蝽的优势菌门， 这与鞘翅

目的天牛 Ｓａｐｅｒｄａ ｖｅｓｔｉｔａ Ｓａｙ 的肠道菌优势菌门相同

（Ｓｃｈｌｏｓｓ ｅｔ ａｌ. ， ２００６）， 与其他蝽类对比， 如荔枝
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图 ８　 基于 ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｕｎｉｆｒａｃ 距离构建的聚类树

Ｆｉｇ. ８　 Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｕｎｉｆｒａｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

蝽 Ｔｅｓｓａｒａｔｏｍａ ｐａｐｉｌｌｏｓａ （Ｄｒｕｒｙ）， 在不同地区所采

集的样本， 其成虫优势菌门， 均为变形菌门 （刘
家生， ２０１８）。 在科和属水平上， ＴＬＬ 样本中的优

势菌属为 Ｒｉckｅｔｔｓｉａ， 在 ＴＬＦ 和 ＴＬＭ 样本中相对丰

度显著减少。
在绿盲蝽属水平上， 成虫样本中出现了沃尔

巴克 （氏） 体属， 沃尔巴克 （氏） 体属最初发现

在昆虫的生殖组织中 （Ｈｅｒｔｉｇ ａｎｄ Ｗｏｌｂａｃｈ， １９２４），
通过抗生素消除处理后， 该菌与宿主的胞质不亲

和的发生有直接联系 （Ｙｅｎ ａｎｄ Ｂａｒｒ， １９７１）。 随

后， 陆续有研究表明沃尔巴克 （氏） 体属具有一

定的生殖调控的功能， 例如杀雄， 孤雌生殖等功

能， 其对生殖的调控作用， 引起越来越多人的关

注， 成为研究热点 （Ｓｈａｈｉｄ ａｎｄ Ｃｕｒｔｉｓ， １９８７）。 沃

尔巴克 （氏） 体属在绿盲蝽体内分布较为广泛，
对其产生调控作用在生物防治的应用方面具有良

好的前景。
Ｅｒｗｉｎｉａ 属变形菌门， 革兰氏阴性肠杆菌科

（Ｂａｓｓｅｔ ｅｔ ａｌ. ， ２０００）。 作为一种肠道细菌， 是一

种病原菌， 能够造成植物软烂、 腐败。 很多昆虫

携带并且可以传播此病菌， 对植物造成伤害。 例

如， 甘薯 ｏｓcｏｒｅａ ｅｓcｕｌｅｎｔａ 菌性根茎病于 １９７７ 年在

美国首次被完全证实是由 Ｅｒｗｉｎｉａ 引起的 （Ｃｌａｒｋ
ｅｔ ａｌ. ， １９９８）。 绿盲蝽以植物的叶肉为食， 刺吸植

物组织细胞中的细胞质和细胞核 （ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ. ，
２０１３）。 绿盲蝽通过浸渍和冲洗进行觅食， 这种进

食方式对植物破坏非常严重 （ Ｓｈａｒｍａ ｅｔ ａｌ. ，
２０１４）。 在觅食过程中， 绿盲蝽所携带的 Ｅｒｗｉｎｉａ
是否会通过唾液传递到植物中造成植物腐败还有

待进一步研究。
从总体结果可知， 若虫与成虫体内微生物多

样性差别很大， 其根本为若虫和成虫体内微生物

在组织间的分布存在差异。 例如， 陈玲玲等人通

过采用实时荧光定量 ＰＣＲ 测定沃尔巴克氏体在

ＷＢ 株埃及伊蚊 Ａｅｄｅｓ ａｅgｙｐｔｉ 体内的分布状况。 结

果显示， 沃尔巴克氏体随昆虫日龄升高密度显著

升高； 同一日龄雌蚊体内的沃尔巴克氏体密度大

于雄蚊； 雌蚊卵巢中沃尔巴克氏体密度显著高于

脂肪体和中肠 （陈玲玲等， ２０２１）。 可以对昆虫的

共生菌进行深入研究， 明确昆虫共生菌的分布规

律， 根据其动态变化采取相应的防治措施， 以期

达到最佳的害虫防治效果。
昆虫与微生物的共生现象伴随着昆虫的各种

生理生命活动， 了解昆虫体内微生物， 确定其体

内优势菌属能够为我们提供更多基础去了解昆虫

本身。 对于农业害虫绿盲蝽来说， 了解其体内微

生物种群结构与优势菌属能够为我们防治绿盲蝽

提供新思路。
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