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摘要： 为探讨不同寄主植物对西花蓟马 Ｆｒａｎkｌｉｎｉｅｌｌａ ｏccｉｄｅｎｔａｌｉｓ 内生细菌分布的影响， 应用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 第二代

测序技术对取食不同寄主植物的西花蓟马内生细菌的 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ５ ～ Ｖ７ 区域进行测定。 结果显示， Ａｌｐｈａ 多样性

分析发现， 西花蓟马内生细菌在取食不同寄主植物后多样性表现为西葫芦 Ｃｕcｕｒｂｉｔａ ｐｅｐｏ Ｌ. ＞ 菊花 Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ
ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ （Ｒａｍａｔ. ） Ｔｚｖｅｌｅｖ ＞曼陀罗 Ｄａｔｕｒａ ｓｔｒａｍｏｎｉｕｍ Ｌ. ＞玫瑰 Ｒｏｓａ ｒｕgｏｓａ Ｔｈｕｎｂ. ＞牵牛花 Ｐｈａｒｉｂｉｔｉｓ ｐｕｒｐｕｒｅａ
（Ｌ. ） Ｖｏｉｇｔ ＞辣椒 Ｃａｐｓｉcｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌ. ； 在门水平的菌群组成上， 变形菌门在各样品中所占比例最高， 是西花蓟

马内生菌中的优势菌门， 厚壁菌门为次优势菌菌门。 在属水平上内生细菌也表现出较大的差异， 其中假单胞菌

属 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 和欧文氏菌属 Ｅｒｗｉｎｉａ 在西花蓟马取食各寄主植物时均有分布， 取食辣椒、 玫瑰、 曼陀罗时， 优

势菌属均为欧文氏菌属 Ｅｒｗｉｎｉａ， 取食菊花和牵牛花时， 优势菌属为立克次体 Ｒｉckｅｔｔｓｉａ， 而取食西葫芦时， 则为

短波毛单胞菌属 Ｂｒｅｖｕｎｄｉｍｏｎａｓ； 利用 ＫＥＧＧ 数据库， 对内生细菌进行基因功能预测分析发现， 内生细菌群富集

了高丰度的代谢功能基因， 且主要集中于碳水化合物代谢、 氨基酸代谢以及能量代谢。 综上所述取食不同寄主

植物时西花蓟马内生细菌多样性与群落结构具有一定的差异， 寄主植物可对西花蓟马内生细菌群落组成产生重

要的影响； 且各寄主植物上西花蓟马内生细菌基因功能主要集中在碳水化合物代谢、 氨基酸代谢和能量代谢。
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西花蓟马 Ｆｒａｎkｌｉｎｉｅｌｌａ ｏccｉｄｅｎｔａｌｉｓ 是一种重要

的外来入侵昆虫， 通过锉吸式口器取食 ５００ 多种

植物， 造成了严重危害； 同时还能传播番茄斑萎

病毒 （ＴＳＷＶ） 等多种病毒对植物造成危害， 是重

要的世界性害虫。 该害虫早期只分布于美国的西

部， 随后经过几十年的蔓延发展， 目前已对全球

多个国家和地区造成危害 （Ｋｉｒｋ ａｎｄ Ｔｅｒｒｙ， ２０１５）。
我国最早于 ２０００ 年在台湾发现， ２００３ 年 ７ 月以入

侵害虫进行正式报道 （Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ. ， ２００３）。 高振

江等研究发现目前西花蓟马已经广泛分布于安徽、
云南、 山东、 西藏、 新疆等多个省份（Ｇａｏ ｅｔ ａｌ. ，
２０１７）。

昆虫内生菌广泛分布于昆虫各组织部位， 其

中肠道和体液是其主要的存在场所 （Ｇｕｏ ｅｔ ａｌ. ，
２０１５）。 昆虫种类、 食性、 寄主植物、 生殖方式等

对昆虫内生菌的多样性、 丰富度和分布产生一定

的影响 （Ｔａｎｇ ｅｔ ａｌ. ， ２００５； Ｙａ ｅｔ ａｌ. ， ２０２１）。 其

中， 昆虫的消化系统中含有丰富的内生细菌， 是

昆虫生理活动的重要参与者， 主要参与寄主昆虫

肠道对营养物质的吸收， 维持寄主的消化代谢，
增强昆虫的抗逆性， 影响昆虫的生长发育和演化

（Ｚｈｕ， ２０１５； Ｐｒｏｖｏｒｏｖ ａｎｄ Ｏｎｉｓｈｃｈｕｋ， ２０１８）。 昆虫

内生细菌是其微生物群落的重要成员， 对其生长

发育、 繁殖、 取食等生理活动具有重要的作用。
有研究表明， 在实蝇肠道内的肠杆菌科内生细菌

能够在一定程度上提高宿主昆虫对缺乏营养食物

的摄取， 并帮助宿主消化， 提高宿主昆虫体质，
同时 还 能 调 节 实 蝇 的 生 殖 活 动 （ Ｙａｏ ｅｔ ａｌ. ，
２０１７）； 拟步甲 Ｌａgｒｉａ ｖｉｌｌｏｓａ 中存在的唐菖蒲伯克

霍德菌 Ｂｕｒkｈｏｌｄｅｒｉａ gｌａｄｉｏｌｉｂａcｔｅｒｉａ 能够通过合成抗

菌化合物对宿主昆虫的卵进行保护， 同时在一定

程度上有利于保持拟步甲危害植物的能力 （Ｆｌóｒｅｚ
ｅｔ ａｌ. ， ２０１７）； 此外海灰翅夜蛾 Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｌｉｔｔｏｒａｌｉｓ
肠道内的蒙特氏肠球菌 Ｅｎｔｅｒｏcｏccｕｓ ｍｕｎｄｔｉｉ 以合

成、 分泌抗菌肽的形式形成化学屏障依次抑制宿

主肠道内的病原菌， 从而促进有益菌群的生长，
减少病原菌的侵染 （Ｓｈａｏ ｅｔ ａｌ. ， ２０１７）。

目前有关不同寄主植物对西花蓟马影响的研

究主要集中在生长发育、 发育历期、 适应性、 生

理酶活性等方面。 蒋兴川等研究了不同寄主植物

对西花蓟马生长发育、 存活率及繁殖力进行了研

究 （Ｊｉａｎｇ ｅｔ ａｌ. ， ２０１１）； 张玉秀等对西花蓟马在

４ 种寄主植物上的取食行为进行了研究 （ Ｚｈａｎｇ
ｅｔ ａｌ. ， ２０１４）； 陈泓渝等研究了西花蓟马对不同寄

主植物的选择以及嗅觉行为反应 （ Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ. ，
２０２１）。 也有研究表明昆虫的食性是影响内生细菌

多样性的关键因素 （Ｘｉａｎｇ ｅｔ ａｌ. ， ２００７）。 但关于

取食不同寄主植物对西花蓟马内生细菌的影响尚

无报道， 因此研究取食不同寄主植物西花蓟马的

内生细菌， 可为今后开发和利用这些资源以及害

虫防治提供理论基础。 本研究采用高通量测序技

术对取食不同寄主植物西花蓟马的内生细菌群落

结构、 生物多样性进行分析， 并对其生物学功能

进行预测， 为了解西花蓟马内生细菌与取食植物

之间的相互关系提供信息， 同时也为西花蓟马的

生物防治提供了一个新的视觉与方向。
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１　 材料与方法

１. １　 样品准备

２０２０ 年 ８ － ９ 月对昆明学院校园内有西花蓟马

危害的西葫芦花、 菊花、 辣椒花、 玫瑰花、 曼陀

罗花、 牵牛花进行采集， 带回实验室进行虫体分

离， 每个样品取 １ ｇ 西花蓟马成虫样品， 经液氮速

冻后立即置于 － ８０℃冰箱中保存， 待用。
１. ２　 ＤＮＡ 提取与 ＰＣＲ 扩增

用 ７５％酒精将虫体清洗 ３ 次， 每次 ３ ｍｉｎ， 再

用无菌水清洗 ３ 次， 每次 ３ ｍｉｎ， 以除去样品表面

的杂质和杂菌。 采用 ＣＴＡＢ 方法提取西花蓟马总

ＤＮＡ， 并利用 ０. ８％ 琼脂糖凝胶电泳对 ＤＮＡ 的纯

度和浓度进行检测， 并用无菌水将样本 ＤＮＡ 浓度

稀释至 １ ｎｇ ／ μＬ。
以上述 ＤＮＡ 作为模板， 选用带有 Ｂａｒｃｏｄｅ 的

特异 引 物 ７９９Ｆ （ ５′⁃ＡＡＣＭＧＧＡＴＴＡＧＡＴＡＣＣＣＫＧ⁃
３′） 和 １１９３Ｒ （ ５′⁃ＡＣＧＴＣＡＴＣＣＣＣＡＣＣＴＴＣＣ⁃３′），
对细菌 １６Ｓ Ｖ５ ～ Ｖ７ 区域进行扩增， 并利用 Ｎｅｗ
Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ 公司的 Ｐｈｕｓｉｏｎ© Ｈｉｇｈ⁃Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ
Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ｗｉｔｈ ＧＣ Ｂｕｆｆｅｒ 和高效高保真酶进行

ＰＣＲ， 以确保其扩增效率和准确性。
１. ３　 ＰＣＲ 产物的混样和纯化

利用 ２％ 琼脂糖凝胶检测 ＰＣＲ 产物； 并根据

其浓度进行等量混样， 充分混匀后使用 ２％琼脂糖

凝胶电泳进行检测， 使用胶回收试剂盒 （Ｑｉａｇｅｎ
公司） 进行目的条带的产物回收。
１. ４　 文库的构建和上机测序

使用 ＴｒｕＳｅｑ© ＤＮＡ ＰＣＲ⁃Ｆｒｅｅ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ

Ｋｉｔ 建库试剂盒进行文库构建， 并经过 Ｑｕｂｉｔ 和 Ｑ⁃
ＰＣＲ 定量和文库检测， 合格后使用 ＮｏｖａＳｅｑ ６０００
进行上机测序。 本研究测序工作委托北京诺禾致

源生物信息科技有限公司完成。
１. ５　 测序数据的生物信息学分析

对原始序列进行质控、 过滤和拼接， 获得有

效序列后进行 ＯＴＵ 聚类、 物种注释、 样品多样性

分析以及测序深度检测， 而后对各分类水平上的

群落结构进行统计分析。 最后通过 Ｂｅｔａ 多样性以

及 Ｔａｘ４Ｆｕｎ 分析不同样品间的生物群落和功能结

构的差异。

２　 结果与分析

２. １　 ＯＴＵｓ 数目统计及物种注释情况

采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 第二代测序技术对取食不

同寄主植物的西花蓟马内生细菌进行分析， 经过

拼接、 过滤、 去嵌合体等质控后取食辣椒 （ＬＪ）、
西葫芦花 （ ＸＨ）、 菊花 （ ＪＨ）、 玫瑰花 （ＭＧ）、
曼陀罗花 （ＭＴ）、 牵牛花 （ＱＮ） ６ 种寄主植物的

西花蓟马有效序列分布在 ３６ ３４９ ～ ６６ ５５１ 条 ｔａｇｓ，
序列长度分布在 ３７７ ～ ３７９ 之间与 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ５ ～
Ｖ７ 区域序列长度大致吻合； 且 Ｇｏｏｄｓ ｃｏｖｅｒａｇｅ 接

近 １， 则测序结果足以覆盖肠道中的大多数肠道细

菌， 能够较为全面的反映各处理西花蓟马内生细

菌的真实分布情况； 并在 ９７％ 的一致性下对有效

序列进行同源性比对， 共聚类成 ８２１ 个 ＯＴＵｓ， 每

个样品平均 １３６ 个 ＯＴＵｓ （表 １）。

表 １　 不同寄主植物西花蓟马内生细菌 ＯＴＵ 数目统计

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｎ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ＯＴＵ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈｏｓｔ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｆｒａｎｋｌｉｎｉｅｌｌａ ｏｃｃｉｄｅｎｔａｌｉｓ

样品名

Ｓａｍｐｌｅ ｎａｍｅ
拼接序列数

Ｒａｗ ｔａｇｓ
有效序列

Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｔａｇｓ
平均长度（ｎｔ）

ＡｖｇＬｅｎ
ＯＴＵ 数量

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＯＴＵｓ
覆盖度

Ｇｏｏｄｓ ｃｏｖｅｒａｇｅ

辣椒 Ｃａｐｓｉcｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌ. ８３ ７３９ ６６ ５５１ ３７７ １３７ ０. ９９９

西葫芦 Ｃｕcｕｒｂｉｔａ ｐｅｐｏ Ｌ. ７２ ３５０ ４５ ９９３ ３７７ １６５ ０. ９９９

菊花 Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ （Ｒａｍａｔ. ）Ｔｚｖｅｌｅｖ ５３ ８８０ ３６ ３４９ ３７８ １８１ １. ０００

玫瑰 Ｒｏｓａ ｒｕgｏｓａ Ｔｈｕｎｂ. ６３ ０２０ ４１ ６２０ ３７７ ７２ １. ０００

曼陀罗 Ｄａｔｕｒａ ｓｔｒａｍｏｎｉｕｍ Ｌ. ８０ ９９８ ４９ ８９２ ３７７ １１６ ０. ９９９

牵牛花 Ｐｈａｒｉｂｉｔｉｓ ｐｕｒｐｕｒｅａ （Ｌ. ） Ｖｏｉｇｔ ８２ １２１ ４９ ０３９ ３７９ １５０ ０. ９９９

２. ２　 样品复杂度分析

随着序列数量的增加， 稀释曲线逐渐趋于平

坦， 斜率逐渐降低 （图 １）； 结果表明序列数的继

续增加不会产生较多新的 ＯＴＵｓ 数， 此次检测到的
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５ 期 方　 宇等： 不同寄主植物西花蓟马内生细菌多样性分析

微生物接近各样品中的真实分布情况， 能够反映

取食不同寄主植物的西花蓟马体内微生物群落组

成。 Ａｌｐｈａ 多样性分析中 ＡＣＥ、 Ｃｈａｏ１ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ、
Ｓｉｍｐｓｏｎ 分别用于衡量样品中微生物的丰富度与多

样性， 结果显示各处理中 Ｓｈａｎｎｏｎ、 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

均表现为西葫芦 ＞ 菊花 ＞ 曼陀罗 ＞ 玫瑰 ＞ 牵牛花

＞辣椒， 表明西花蓟马在取食西葫芦后， 其内生

细菌多样性较高， 而取食辣椒时， 其内生细菌多

样性较低； 反映微生物丰富度的 Ｃｈａｏ１、 ＡＣＥ 指数

则表现为菊花 ＞ 西葫芦 ＞ 牵牛花 ＞ 曼陀罗 ＞ 辣椒

＞玫瑰， 表明西花蓟马取食菊花时其内生细菌丰

富度较高， 而在取食玫瑰时其丰度较低 （表 ２）。
取食不同寄主植物的西花蓟马体内细菌的丰富度

与多样性存在一定差异， 一定程度上说明取食不

同寄主植物对西花蓟马内生细菌的分布产生一定

的影响。

图 １　 样品稀释曲线

Ｆｉｇ. １　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ａｌｌ ｓａｍｐｌｅｓ
注： ＬＪ， 辣椒； ＸＨ， 西葫芦花； ＪＨ， 菊花； ＭＧ， 玫瑰花；
ＭＴ， 曼陀罗； ＱＮ， 牵牛花。 下同。 Ｎｏｔｅ： ＬＪ， Ｃａｐｓｉcｕｍ
ａｎｎｕｕｍ Ｌ. ； ＸＨ， Ｃｕcｕｒｂｉｔａ ｐｅｐｏ Ｌ. ； ＪＨ， Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ
ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ （Ｒａｍａｔ. ） Ｔｚｖｅｌｅｖ； ＭＧ， Ｒｏｓａ ｒｕgｏｓａ Ｔｈｕｎｂ. ； ＭＴ，
Ｄａｔｕｒａ ｓｔｒａｍｏｎｉｕｍ Ｌ. ； ＱＮ， Ｐｈａｒｉｂｉｔｉｓ ｐｕｒｐｕｒｅａ （ Ｌ. ）
Ｖｏｉｇｔ. Ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ．

２. ３　 物种注释分析

结果显示， 西花蓟马在取食辣椒、 西葫芦、
菊花、 玫瑰、 曼陀罗、 牵牛花后其特有的 ＯＴＵｓ 分

别有 ２３、 ４９、 ５２、 ９、 １７、 ３３ 个， 共有 ２５ 个 ＯＴＵｓ
（图 ２）； 从各科、 属水平上的序列注释情况来看

（表 ３）， 取食辣椒的西花蓟马中有 １ ７５０ 个序列注

释到科， １ ３５０ 个序列注释到属； 取食西葫芦的西

花蓟马中有 ２６ ８７４ 个序列注释到科， ２０ ５４７ 个序

列注释到属； 取食菊花的西花蓟马中有 １４ ０４７ 个

序列注释到科， １１ ２４４ 个序列注释到属； 取食玫

瑰的西花蓟马中有 １７ ８４６ 个序列注释到科， １３ ０４０ 个

序列注释到属； 取食曼陀罗的西花蓟马中有

１８ ５５０ 个序列注释到科， １２ １９８ 个序列注释到属；
取食牵牛花的西花蓟马中有 ４３ ９０９ 个序列注释到

科， ４１ ０２６ 个序列注释到属。 其中取食牵牛花的

西花蓟马其内生细菌注释的序列数最多， 而在取

食辣椒的西花蓟马中注释的序列数最少； 且 ６ 种

不同寄主植物共注释到 １２ 个门， ２２ 个纲， ５９ 个

目， ８８ 个科， １１８ 个属， ５９ 个种。

图 ２　 样品间的 ＯＴＵｓ 韦恩图

Ｆｉｇ. ２　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＯＴＵｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓａｍｐｌｅｓ

２. ４　 门水平物种相对丰度

研究西花蓟马在取食各种寄主植物后其内生

细菌在门分类水平上的组成， 丰度图结果显示，
取食 ６ 种不同寄主植物的西花蓟马其体内细菌在

门分类水平上呈现出一定的差异， 主要集中分布

在变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、 厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ、
放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ、 拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ、
蓝藻菌门 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、 绿弯菌门 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ、 酸

杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ、 Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ 门、 疣微菌门

Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ。 变形菌门在各样品中所占比例

最高， 是西花蓟马内生菌中的优势菌门， 其中取

食辣椒 （ ９９. ５１％ ）、 西葫芦 （ ８６. ８４％ ）、 菊 花

（ ９６. ８５％ ）、 玫 瑰 （ ９９. ７４％ ）、 曼 陀 罗

（９８. ４２％ ）、 牵牛花 （９８. １７％ ）； 而厚壁菌门为次

优势菌门， 在取食各寄主植物中辣椒 （０. ０９％）、
西葫芦 （１２. １７％）、 菊花 （１. ４０％）、 玫瑰（０. ０５％）、
曼陀罗 （１. ２４％ ）、 牵牛花 （０. ６７％ ） （图 ３）。
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表 ２　 样品多样性指数表

Ｔａｂｌｅ ２ Ｓａｍｐｌｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｔａｂｌｅ

样品 Ｓａｍｐｌｅ ｎａｍｅ
多样指数 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ 丰富度指数 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ Ｓｉｍｐｓｏｎ Ｃｈａｏ１ ＡＣＥ

辣椒 Ｃａｐｓｉcｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌ. ０. ７６９ ０. ２１６ １２８. １４３ １３４. ３４５

西葫芦 Ｃｕcｕｒｂｉｔａ ｐｅｐｏ Ｌ. ３. ６４４ ０. ８６９ １７２. ０３７ １７５. ２５８

菊花 Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ （Ｒａｍａｔ. ） Ｔｚｖｅｌｅｖ ３. ４２１ ０. ８３５ １７２. ０１９ １７７. ７２４

玫瑰 Ｒｏｓａ ｒｕgｏｓａ Ｔｈｕｎｂ. ２. ４０５ ０. ７７０ ７３. ０７７ ７８. ０２９

曼陀罗 Ｄａｔｕｒａ ｓｔｒａｍｏｎｉｕｍ Ｌ. ３. １５３ ０. ８１９ １１３. １２５ １２０. ４７２

牵牛花 Ｐｈａｒｉｂｉｔｉｓ ｐｕｒｐｕｒｅａ （Ｌ. ） Ｖｏｉｇｔ ２. １１４ ０. ５０３ １４９. ０００ １５４. ９８１

表 ３　 各分类水平上的序列数目

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｎｕｍｂｅｒ ａｔ ｖａｒｉｏｕｓ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ

样品名称

Ｓａｍｐｌｅ ｎａｍｅ
界

Ｋｉｎｇｄｏｍ
门

Ｐｈｙｌｕｍ
纲

Ｃｌａｓｓ
目

Ｏｒｄｅｒ
科

Ｆａｍｉｌｙ
属

Ｇｅｎｕｓ

辣椒 Ｃａｐｓｉcｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌ. ６６ ０９９ ６６ ０６４ ６６ ０６３ ６６ ０６２ １ ７５０ １ ３５０

西葫芦 Ｃｕcｕｒｂｉｔａ ｐｅｐｏ Ｌ. ４２ ９７４ ４２ ９３７ ４２ ８６６ ４２ ８０８ ２６ ８７４ ２０ ５４７

菊花 Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ
ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ （Ｒａｍａｔ. ） Ｔｚｖｅｌｅｖ

３２ ３０２ ３２ ２３７ ３２ ２０６ ３２ １９３ １４ ０４７ １１ ２４４

玫瑰 Ｒｏｓａ ｒｕgｏｓａ Ｔｈｕｎｂ. ４０ ７３４ ４０ ７２５ ４０ ７２４ ４０ ７２２ １７ ８４６ １３ ０４０

曼陀罗 Ｄａｔｕｒａ ｓｔｒａｍｏｎｉｕｍ Ｌ. ４０ ０２３ ４０ ０１３ ４０ ００９ ４０ ０００ １８ ５５０ １２ １９８

牵牛花 Ｐｈａｒｉｂｉｔｉｓ ｐｕｒｐｕｒｅａ （Ｌ. ） Ｖｏｉｇｔ ４６ ８６０ ４６ ８４７ ４６ ７９８ ４６ ７６２ ４３ ９０９ ４１ ０２６

图 ３　 门水平物种相对丰度

Ｆｉｇ. ３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ Ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

２. ５　 纲水平物种相对丰度

由纲水平物种相对丰度图显示， 取食不同寄

主植物西花蓟马内生细菌物种丰度排名前 １０ 的纲

依次为 γ⁃变形菌纲 Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、 α⁃变形菌

纲 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、 芽孢杆菌纲 Ｂａｃｉｌｌｉ、 放线菌

纲 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、 拟杆菌纲 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｉａ、 蓝细菌纲
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Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉｉａ、 纤线杆菌纲 Ｋｔｅｄｏｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、 酸杆

菌纲 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｅ、 嗜热油菌纲 Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ、
梭菌纲 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａ， 除取食牵牛花外， γ⁃变形菌纲在

取食其它寄主植物中占比最高， α⁃变形菌纲次之，
分别为西花蓟马内生细菌的优势菌纲和次优势菌

纲， 其中 γ⁃变形菌纲在各寄主植物上表现为辣椒

（９９. ０１％）、 西葫芦 （５９. １５％）、 菊花 （８０. ６９％）、

玫瑰花 （９９. ５８％）、 曼陀罗花 （９８. １０％）， α⁃变形

菌 纲 具 体 表 现 为 辣 椒 （ ０. ５０％）、 西 葫 芦

（２７. ５３％）、 菊花 （１６. ０７％）、 玫瑰 （０. １６％）、 曼

陀罗 （０. ３１％ ）； 而取食牵牛花的西花蓟马中 α⁃变
形菌纲 （７０. ４７％ ） 为其优势菌纲， 而 γ⁃变形菌纲

（２７. ５９％ ） 为其次优势菌纲 （图 ４）。

图 ４　 纲水平物种相对丰度

Ｆｉｇ. ４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｃｌａｓｓ ｌｅｖｅｌ

２. ６　 属水平物种的相对丰度

在属水平上依据相对丰度排名前 ３０ 的物种绘

制物种相对丰度柱形图， 直观反映各样品中物种

相对丰度及其所占比例， 明确各样品中的优势物

种 （图 ５）， 并根据测序结果， 统计了取食不同寄

主植物西花蓟马内生细菌相对丰度排名前 ５ 的优

势菌属 （表 ４）。 其中， 欧文氏菌属 Ｅｒｗｉｎｉａ 和假单

胞菌属 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 在取食各寄主植物的西花蓟马

上均有所分布， 为西花蓟马内生细菌重要组成部

分； 其次， 西花蓟马在取食西葫芦、 玫瑰、 曼陀

罗、 牵牛花时， 不动杆菌 Ａcｉｎｅｔｏｂａcｔｅ 相对丰度分

别为 １. ９４％ 、 ０. ２１％ 、 １. ７１％ 、 ６. １７％ ， 其中以

取食牵牛花的西花蓟马丰度最高， 取食玫瑰的最

低； 沙雷氏菌属 Ｓｅｒｒａｔｉａ 在取食菊花、 玫瑰、 曼陀

罗的西花蓟马中相对丰度分别为 ２. ５８％ 、 ８. ３６％ 、
１０. ９４％ ， 而在取食其它植物的西花蓟马体内未检

出。 同时， 在排名前 ５ 的优势菌属中杀雄菌属

Ａｒｓｅｎｏｐｈｏｎｕｓ 为取食辣椒西花蓟马的特有菌属， 短

波毛 单 胞 菌 属 Ｂｒｅｖｕｎｄｉｍｏｎａｓ 和 微 小 杆 菌 属

Ｅｘｉgｕｏｂａcｔｅｒｉｕｍ 为取食西葫芦西花蓟马的特有菌

属， 泛菌属 Ｐａｎｔｏｅａ 为取食玫瑰西花蓟马的特有菌

属， 乳杆菌属 Ｌａcｔｏｂａcｉｌｌｕｓ 为取食曼陀罗西花蓟马

的特有菌属。 此外， 还有部分主要优势物种未鉴

定 到 属 分 类 水 平， 如 黄 色 单 胞 菌 科

Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ、 梭 肠 杆 菌 目 Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ、
酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｅ 等故而未列入上述不同样

品组中优势物种排名。 综合各样品组数据发现，
欧文氏菌属、 假单胞菌属在所有样品组中均为优

势物种且相对丰度较高。
２. ７　 β多样性指数

研究样品间的 β 多样性， 计算取食不同寄主

植物的西花蓟马内生细菌的菌群的 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ
Ｕｎｉｆｒａｃ 距离。 结果表明， 各分组之间相异系数值

较低， 取值范围主要分布在 ０ ～ １ 之间， 其中以取

食辣椒与西葫芦两种寄主植物的西花蓟马内生细

菌的相异系数 （０. ３４５１５３） 较低， 说明西花蓟马

在取食辣椒与西葫芦时其内生细菌差异不明显，
而其它样品之间相异系数均在 ０. ５ 以上， 结果显

示， 各样品之间的物种多样性差异相对较大， 表

明取食不同寄主植物西花蓟马内生细菌存在一定

差异 （表 ５）。
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图 ５　 属水平物种相对丰度

Ｆｉｇ. ５　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

表 ４　 属分类水平下不同寄主植物西花蓟马相对丰度百分比 ｔｏｐ ５ 的内生细菌
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｗｉｔｈ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｔｏｐ ５ ｉｎ Ｆｒａｎｋｌｉｎｉｅｌｌａ ｏｃｃｉｄｅｎｔａｌｉｓ

ｆｅｅｄｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈｏｓｔ ｐｌａｎｔｓ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

辣椒 （ＬＪ）
Ｃａｐｓｉcｕｍ ａｎｎｕｕｍ

Ｌ．

西葫芦 （ＸＨ）
Ｃｕcｕｒｂｉｔａ
ｐｅｐｏ Ｌ．

菊花 （ＪＨ）
Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ

（Ｒａｍａｔ. ） Ｔｚｖｅｌｅｖ

玫瑰 （ＭＧ）
Ｒｏｓａ ｒｕgｏｓａ

Ｔｈｕｎｂ．

曼陀罗 （ＭＴ）
Ｄａｔｕｒａ ｓｔｒａｍｏｎｉｕｍ

Ｌ.

牵牛花 （ＱＮ）
Ｐｈａｒｉｂｉｔｉｓ ｐｕｒｐｕｒｅａ

（Ｌ. ） Ｖｏｉｇｔ．

优势菌属
Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｕｓ

ＰＲＡ
（％）

优势菌属
Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｕｓ

ＰＲＡ
（％）

优势菌属
Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｕｓ

ＰＲＡ
（％）

优势菌属
Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｕｓ

ＰＲＡ
（％）

优势菌属
Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｕｓ

ＰＲＡ
（％）

优势菌属
Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｕｓ

ＰＲＡ
（％）

欧文氏菌属
Ｅｒｗｉｎｉａ

０. ５６
短波毛

单胞菌属
Ｂｒｅｖｕｎｄｉｍｏｎａｓ

２６. ９２
立克次体
Ｒｉckｅｔｔｓｉａ

１５. ３７
欧文氏菌属
Ｅｒｗｉｎｉａ

２２. ７０
欧文氏菌属
Ｅｒｗｉｎｉａ

１１. ３１
立克次体
Ｒｉckｅｔｔｓｉａ

７０. ０３

杀雄菌属
Ａｒｓｅｎｏｐｈｏｎｕｓ

０. ３１
欧文氏菌属

Ｅｒｗｉｎｉａ
５. ３５

布赫纳
氏菌属
Ｂｕcｈｎｅｒａ

８. ８７
沙雷氏菌属
Ｓｅｒｒａｔｉａ

８. ３６
沙雷氏菌属
Ｓｅｒｒａｔｉａ

１０. ９４
不动杆菌属
Ａcｉｎｅｔｏｂａcｔｅｒ

６. １７

假单胞菌属
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ

０. １２
微小杆菌属

Ｅｘｉgｕｏｂａcｔｅｒｉｕｍ
４. ３５

沙雷氏菌属
Ｓｅｒｒａｔｉａ

２. ５８
假单胞菌属
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ

０. ３２
假单胞菌属
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ

３. ９７
寡养单
胞菌属

Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ
３. ５２

寡养单
胞菌属

Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ
０. １２

假单胞菌属
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ

３. ０３
欧文氏菌属

Ｅｒｗｉｎｉａ
１. ６３

不动杆菌属
Ａcｉｎｅｔｏｂａcｔｅｒ

０. ２１
不动杆菌属
Ａcｉｎｅｔｏｂａcｔｅｒ

１. ７１
假单胞菌属
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ

２. ５２

布赫纳
氏菌属
Ｂｕcｈｎｅｒａ

０. ０７
不动杆菌属
Ａcｉｎｅｔｏｂａcｔｅｒ

１. ９４
假单胞菌属
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ

１. １０
泛菌属
Ｐａｎｔｏｅａ

０. ０６
乳杆菌属
Ｌａcｔｏｂａcｉｌｌｕｓ

０. ６５
欧文氏菌属

Ｅｒｗｉｎｉａ
１. １７
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表 ５　 不同寄主植物西花蓟马内生细菌 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离 β多样性指数

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ β ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｆｒａｎｋｌｉｎｉｅｌｌａ ｏｃｃｉｄｅｎｔａｌｉｓ
ｆｅｅｄｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈｏｓｔ ｐｌａｎｔｓ

样品名称

Ｓａｍｐｌｅ ｎａｍｅ

辣椒 （ＬＪ）
Ｃａｐｓｉcｕｍ
ａｎｎｕｕｍ Ｌ．

西葫芦 （ＸＨ）
Ｃｕcｕｒｂｉｔａ
ｐｅｐｏ Ｌ．

菊花 （ＪＨ）
Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ
ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ
（Ｒａｍａｔ. ）
Ｔｚｖｅｌｅｖ

玫瑰 （ＭＧ）
Ｒｏｓａ ｒｕgｏｓａ

Ｔｈｕｎｂ．

曼陀罗 （ＭＴ）
Ｄａｔｕｒａ

ｓｔｒａｍｏｎｉｕｍ
Ｌ.

牵牛花 （ＱＮ）
Ｐｈａｒｉｂｉｔｉｓ
ｐｕｒｐｕｒｅａ

（Ｌ. ） Ｖｏｉｇｔ．

辣椒 （ＬＪ）
Ｃａｐｓｉcｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌ．

０ ０. ３４５１ ０. ５８１５ ０. ５８４６ ０. ５６７５ ０. ５３２５

西葫芦 （ＸＨ）
Ｃｕcｕｒｂｉｔａ ｐｅｐｏ Ｌ．

０. ３４５２ ０ ０. ５７３６ ０. ５８８８ ０. ５９４６ ０. ５４５５

菊花 （ＪＨ） Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ
ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ （Ｒａｍａｔ. ） Ｔｚｖｅｌｅｖ

０. ５８１２ ０. ５７３６ ０ ０. ５７６６ ０. ５６２５ ０. ５３９５

玫瑰 （ＭＧ）
Ｒｏｓａ ｒｕgｏｓａ Ｔｈｕｎｂ．

０. ５８４６ ０. ５８８８ ０. ５７６６ ０ ０. ６２３５ ０. ６３３３

曼陀罗 （ＭＴ）
Ｄａｔｕｒａ ｓｔｒａｍｏｎｉｕｍ Ｌ.

０. ５６７５ ０. ５９４５ ０. ５６２５ ０. ６２３５ ０ ０. ６０８８

牵牛花 （ＱＮ）
Ｐｈａｒｉｂｉｔｉｓ ｐｕｒｐｕｒｅａ （Ｌ. ） Ｖｏｉｇｔ．

０. ５３２５ ０. ５４５５ ０. ５３９５ ０. ６３３３ ０. ６０８８ ０

图 ６　 基于 ＯＴＵ 水平的 ＮＭＤＳ 分析

Ｆｉｇ. ６　 ＮＭＤＳ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＯＴＵ ｌｅｖｅｌ

２. ８　 ＮＭＤＳ 分析

通过 ＮＭＤＳ 进一步分析西花蓟马内生细菌在

取食不同寄主植物中的差异， 图中各点代表着不

同寄主植物西花蓟马样品， 图中各点的远近反映

了不同样本之间的样本距离的差异， 两点距离越

近， 说明两样本的内生细菌群落结构差异性越小，
反之则越大 （图 ６）。 结果显示， 各样本在 ４ 个象

限中均有分布， 在取食牵牛花与菊花的两样本较

其它样品组距离较短， 说明西花蓟马取食牵牛花

和菊花后其内生细菌群落结构差异相对较小， 而

其它样本之间较远， 说明取食其它寄主植物西花

蓟马内生细菌群落结构差异较大。

图 ７　 基于 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离的 ＵＰＧＭＡ 聚类树
Ｆｉｇ. ７　 ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ

Ｕｎｉｆｒａｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ
注： Ｌ. １， 辣椒； Ｘ. １， 西葫芦花； Ｊ. １， 菊花； Ｍ. Ｇ. １，
玫瑰花； Ｍ. Ｔ. １， 曼陀罗； Ｑ. １， 牵牛花。 Ｎｏｔｅ： Ｌ. １，
Ｃａｐｓｉcｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌ． ； Ｘ. １， Ｃｕcｕｒｂｉｔａ ｐｅｐｏ Ｌ． ； Ｊ. １，
Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ （ Ｒａｍａｔ. ） Ｔｚｖｅｌｅｖ； Ｍ. Ｇ. １，
Ｒｏｓａ ｒｕgｏｓａ Ｔｈｕｎｂ． ； Ｍ. Ｔ. １， Ｄａｔｕｒａ ｓｔｒａｍｏｎｉｕｍ Ｌ. ；
Ｑ. １， Ｐｈａｒｉｂｉｔｉｓ ｐｕｒｐｕｒｅａ （Ｌ. ） Ｖｏｉｇｔ．

２. ９　 ＵＰＧＭＡ 聚类树分析

基于 ＮＭＤＳ 分析， 为了解不同样本之间的差

异性与相似性， 对各样本进行门水平 ＵＰＧＭＡ 聚类

分析 （如图 ７）。 结果显示， 不同寄主植物样品中，
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辣椒与西葫芦两组聚为一支， 分支距离较短， 表

明西花蓟马在辣椒与西葫芦两种寄主中的内生细

菌相似度较大， 再先后与牵牛花、 菊花、 曼陀罗、
玫瑰依次聚为一支， 分支距离依次增加， 说明除

辣椒与西葫芦外， 其余各寄主植物西花蓟马内生

细菌菌群多样性存在较大差异。 其中， 以取食玫

瑰花的西花蓟马内生细菌差异最大， 取食牵牛花

的西花蓟马内生细菌差异最小。
２. １０　 基因功能预测

利用 ＫＥＧＧ 数据库， 对不同寄主植物上西花

蓟马内生细菌基因功能进行预测 （图 ８）， 分析发

现西花蓟马内生菌群富集了高丰度的代谢功能基

因， 其次在遗传信息处理和环境信息处理中丰度

也较高， 并对代谢功能基因进行进一步分析发现，
在碳水化合物代谢、 氨基酸代谢以及能量代谢中

各种寄主植物西花蓟马均表现出较高的丰度， 且

取食西葫芦的西花蓟马内生细菌中碳水化合物代

谢的基因的丰度要明显高于其它寄主植物； 在氨

基酸代谢过程中， 取食牵牛花的相关基因丰度要

高于其他寄主植物， 其次为取食西葫芦的西花蓟

马样品； 各寄主关于能量代谢相关基因的丰度在

取食牵牛花中较高， 其它寄主无明显差异。 与此

同时， 在这 ３ 种代谢过程中， 在取食玫瑰的西花

蓟马中相关基因的丰度均较低 （图 ９）。

图 ８　 不同寄主植物西花蓟马内生细菌宏基因组 ＫＥＧＧ 同源族分析

Ｆｉｇ. ８　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ ＫＥＧＧ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ ｔｈｅ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｆｒａｎkｌｉｎｉｅｌｌａ ｏccｉｄｅｎｔａｌｉｓ
ｆｅｅｄｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈｏｓｔ ｐｌａｎｔｓ

图 ９　 不同寄主植物西花蓟马内生细菌宏基因组在 ＫＥＧＧ 代谢功能上的分析

Ｆｉｇ. ９　 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ ｏｆ Ｆｒａｎkｌｉｎｉｅｌｌａ ｏccｉｄｅｎｔａｌｉｓ
ｆｅｅｄｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈｏｓｔ ｐｌａｎｔｓ
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５ 期 方　 宇等： 不同寄主植物西花蓟马内生细菌多样性分析

３　 结论与讨论

昆虫体内存在着大量丰富的微生物， 其种类

多样， 群落结构复杂， 且与宿主昆虫相互影响、
相互依赖、 共同进化， 对宿主昆虫的营养能量代

谢、 种内通讯、 免疫反应、 生殖代谢、 环境适应、
抗药性等产生重要的影响。 有研究表明， 在褐飞

虱 Ｎｉｌａｐａｒｖａｔａ ｌｕgｅｎｓ 肠道内检测到的乳杆菌属细菌

能够合成果胶降解酶、 多糖水解酶等多种碳水化

合物降解酶， 进而参与褐飞虱的营养代谢过程

（Ｚｈａｎｇ ａｎｄ Ｍｅｎｇ， ２０１７）； 相关研究表明， 在克里

角梢小蠹 Ｔｒｙｐｏｐｈｌｏｅｕｓ kｌｉｍｅｓcｈｉ Ｅｇｇｅｒｓ 等一些缺少

氮营养的植食性昆虫中， 其体内的假单胞菌属能

够通过固氮作用为虫体提供生长发育所需的氮营

养 （Ｇａｏ ｅｔ ａｌ. ， ２０１９）。
通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 高通量测序技术对取食不

同寄主植物 （辣椒、 菊花、 西葫芦、 玫瑰、 曼陀

罗、 牵牛花） 西花蓟马的内生细菌多样性和丰富

度进行研究发现， 各寄主植物上的西花蓟马内生

细菌存在一定的差异， 各样品物种丰富度具体表

现为菊花 ＞西葫芦 ＞ 牵牛花 ＞ 曼陀罗 ＞ 辣椒 ＞ 玫

瑰； 物种多样性则表现为： 西葫芦 ＞ 菊花 ＞ 曼陀

罗 ＞玫瑰 ＞ 牵牛花 ＞ 辣椒。 前人研究表明， 以不

同寄主植物为食的西花蓟马其生长发育、 繁殖等

都表现为一定的差异 （ Ｊｉａｎｇ ｅｔ ａｌ. ， ２０１１； Ｓｈｅｎｇ
ｅｔ ａｌ. ， ２０１２）， 同时不同寄主植物的膳食基质的组

分与含量存在一定的差异， 寄主植物在转换的过

程中会导致西花蓟马胰蛋白酶基因产生一定的响

应 （Ｗｕ ｅｔ ａｌ. ， ２０１９； Ｘｉｅ ｅｔ ａｌ. ， ２０２０）； 此外， 植

食性昆虫在取食不同寄主植物过程中会通过协同

内生菌改变体内相关解毒酶的活性来突破寄主植

物的防御， 这就会导致西花蓟马相关酶活性会根

据不同寄主植物的特性而做出相应的响应， 进而

引起取食不同寄主植物西花蓟马的内生菌群表现

出一定差异， 尤其在肠道内生菌中则表现的更为

明显 （Ｚｈａｎｇ， ２０１９）。 同时大量研究表明， 从玫

瑰、 菊花等多种健康植物中分离出大量的植物内

生菌 （Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ. ， ２０１７； Ｗａｎｇ， ２０１８）， 而西花蓟

马主要是通过锉吸式口器刺吸寄主植物幼嫩组织

的汁液进行危害， 在这过程中可能会对植食性昆

虫的内生菌的组成产生一定的影响， 研究表明在

烟粉虱 Ｂｅｍｉｓｉａ ｔａｂａcｉ （Ｇｅｎｎａｄｉｕｓ） 体内检测到假

单胞菌属和芽孢杆菌属可能是来自于寄主植物中

（Ｓｕ ｅｔ ａｌ. ， ２０１６； Ｐｒｉｙａ ｅｔ ａｌ. ， ２０１８）。 因此， 不同

寄主植物自身内生菌的差异， 也是导致取食不同

寄主植物的西花蓟马内生菌产生差异的重要原因。
对取食不同寄主植物的西花蓟马内生细菌物

种分布情况进行分析发现： 门分类水平下， 不同

寄主植物的西花蓟马的优势菌门均为变形菌纲，
次优势菌门为厚壁菌门， 其次为放线菌门， 但在

不同寄主植物中其丰度呈现出一定的差异， 其中

厚壁菌门在西葫芦花寄主中丰度最高； 在纲分类

水平上， 除牵牛花外各种寄主植物西花蓟马的优

势菌纲为 γ⁃变形菌纲， 次优势菌纲为 α⁃变形菌纲，
而牵牛花则表现出相反的结论； 叶佳琴研究发现

取食 月 季 花 Ｒｏｓａ cｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｊａｃｑ. 、 菜 豆 豆 荚

Ｐｈａｓｅｏｌｕｓ ｖｕｌgａｒｉｓ Ｌｉｎｎ. 和菜豆叶片的西花蓟马肠

道微生物的优势菌门均为变形菌门和放线菌门，
这与本研究得出的结论类似； 吴晓露等发现以人

工饲料喂养和以自然植物为食的小菜蛾 Ｐｌｕｔｅｌｌａ
ｘｙｌｏｓｔｅｌｌａ （Ｌｉｎｎａｅｕｓ） 的肠道优势菌门有所差异，
以自然植物为食的肠道优势菌门为变形菌门而饲

料喂养的为主要为厚壁菌门 （Ｗｕ ｅｔ ａｌ. ， ２０１９），
同时 在 柑 橘 大 实 蝇 Ｂａcｔｒｏcｅｒａ ｍｉｎａｘ、 褐 飞 虱

Ｎｉｌａｐａｒｖａｔａ ｌｕgｅｎｓ、 家蝇 Ｍｕｓcａ ｄｏｍｅｓｔｉcａ 等昆虫中

也出现类似的结果 （ Ｇｕｐｔａ ｅｔ ａｌ. ， ２００１； Ｗａｎｇ
ｅｔ ａｌ. ， ２０１４； Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ. ， ２０１９）。 而在属水平上，
各寄主植物上西花蓟马内生细菌的优势菌属存在

较大差异， 其中假单胞菌属和欧文氏菌属在各个

样品总均有分布， 西花蓟马内生细菌在取食辣椒、
西葫芦、 菊花、 玫瑰、 曼陀罗、 牵牛花 ６ 种寄主

植物中丰度最高的菌属依次为欧文氏菌属、 短波

无单胞菌属、 立克次氏体、 欧文氏菌属、 欧文氏

菌属、 立克次氏体。 前人通过传统培养、 ＡＰＩ⁃２０Ｅ
肠道菌试剂等方法在西花蓟马的后肠中得到大量

的欧文氏菌属， 这与本研究结果类似， 而叶佳琴

在对月季花、 菜豆豆荚、 菜豆叶片上西花蓟马内

生细菌进行研究时得出月季花寄主上优势菌属为

Ｒｏｓｅｎｂｅｒgｉｅｌｌａ， 而菜豆豆荚和菜豆叶片上均为为寡

养单胞菌属 Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ （Ｙｅ， ２０２０）， 产生差

异的原因可能是由于寄主植物的不同， 寄主植物

自身的内生细菌存在一定的差异、 同时测序区域

和引物不同， 也会导致一些细菌的丰度产生差异。
另外， 昆虫内生细菌对昆虫的生长发育、 营养代

谢、 繁殖与免疫等方面发挥着重要的作用， 而内

生菌主要存在于昆虫肠道中并基于营养的需求，
昆虫会根据不同的食物植物对肠道内生菌的群落

做出相应的调整， 以增强对寄主植物的适应性。
刘婧等研究发现假单胞菌属广泛分布于土壤与水
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中， 具有极强的降解蛋白质能力且具有代谢萜类

物质的相关酶系基因 （ Ａｄａｍｓ ｅｔ ａｌ. ， ２０１３； Ｌｉｕ
ｅｔ ａｌ. ， ２０１７）。 本研究中的 ６ 种寄主植物均含有丰

富的萜类物质， 而萜类物质是植物防御的重要化

学物质， 由此可推测假单胞菌属可能与西花蓟马

获取能量、 分解有机质以及突破植物防御屏障有

关； 也有研究表明， 在植物内生菌中广泛分布有

假单胞菌， 因此也可能是来自于寄主植物 （ Ｓｕ
ｅｔ ａｌ. ， ２０１６）。 辣椒和牵牛花上的西花蓟马内生细

菌中发现寡养单胞菌属， 能够降解一些有毒物质，
其中， １０ ｄ 内对 ＤＤＴ 的降解能够达到 ６９％ ， ２４ ｈ
内对甲基对硫磷的降解能够达到 ９９％ （Ｌｉ ｅｔ ａｌ. ，
２００８； Ｘｕ ｅｔ ａｌ. ， ２００９）， 因此可以推测其对西花蓟

马的抗药性具有的一定的影响。
宿主昆虫为内生细菌提供稳定生境的同时，

内生细菌也对宿主昆虫的生长发育、 繁殖、 遗传

代谢等产生重要的影响。 本研究结果表明， 取食

不同寄主植物的西花蓟马其内生细菌在新陈代谢

过程中发挥着重要的作用， 尤其是在碳水化合物

代谢、 氨基酸代谢以及能量代谢相关基因上丰度

较高。 相关研究表明， 假单胞菌属、 乳杆菌属能

够合成多种降解碳水化合物的相关酶， 将多糖转

换为营养物质供宿主昆虫生长发育所需 （ Ｘｕ
ｅｔ ａｌ. ， ２００７）； 另外在蝽象体内存在能够降解植物

中残留农药的内生菌 （Ｐｈｉｌｉｐｐ ａｎｄ Ｍｏｒａｎ， ２０１３），
本研究中的寡养单胞菌属也产生相同的功能， 并

在 ＫＥＧＧ 代谢功能分析上也发现了耐药性功能的

相关基因的表达。
昆虫与其内生细菌经过长期的共同进化， 发

展建立了复杂的共生关系。 昆虫体内广泛分布着

丰富的内生菌。 其中， 有益的共生细菌对昆虫的

生长发育、 繁殖、 遗传代谢产生重要的作用， 研

究昆虫内生菌能够为害虫的防治提供新的方向。
本研究结果表明， 取食不同寄主植物对西花蓟马

内生细菌群落的多样性产生重要的影响。 同时，
在代谢功能上西花蓟马也根据不同寄主植物作出

了相应的调整， 以增强对寄主植物的适应性。 本

研究探讨了西花蓟马内生细菌在取食不同寄主植

物中的分布规律， 为今后研究寄主植物与昆虫内

生细菌的相互作用机制奠定了一定的基础， 也为

害虫的防治提供了一个新的视角。
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