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摘要： 番茄潜叶蛾 Ｔｕｔａ ａｂｓｏｌｕｔａ 是一种世界毁灭性番茄害虫。 为明确其幼虫肠道可培养细菌的多样性及功能， 本

研究采用 ＬＢ 和 ＮＡ 两种培养基分别对番茄潜叶蛾幼虫肠道细菌组成进行了分离培养， 根据细菌菌落形态和 １６Ｓ
ｒＤＮＡ 序列分析对细菌进行种属鉴定， 采用比浊法测定了优势种的生长曲线， 并采用透明圈法测定了肠道各可培

养细菌对大分子化合物淀粉和纤维素的降解能力。 结果表明， 从番茄潜叶蛾 ３ 龄幼虫肠道中共分离到 ２７ 株细

菌， 分属于 ３ 门 １０ 科 １７ 属 ２４ 种， 优势门、 科、 属、 种分别是变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、 欧文氏菌科 Ｅｒｗｉｎｉａｃｅａｅ、
欧文氏菌属 Ｅｒｗｉｎｉａ、 Ｅｒｗｉｎｉａ ｉｎｉｅcｔａ， 其相对多度分别达到 ９０. ６８％ 、 ８９. ４１％ 、 ８９. ４１％ 和 ８９. ４１％ 。 优势种

Ｅｒｗｉｎｉａ ｉｎｉｅcｔａ 在 ２５℃， １８０ ｒ ／ ｍｉｎ 的条件下培养无迟缓期， ０ ～ １４ ｈ 为对数生长期， １４ ～ ２８ ｈ 为稳定期， ２８ ｈ 以

后为衰亡期。 Ｇｌｕｔａｍｉcｉｂａcｔｅｒ 属的 Ｌ７ 和 Ｌ９、 考克氏菌属 Ｋｏcｕｒｉａ 的 Ｌ１４ 和短状杆菌属 Ｂｒａcｈｙｂａcｔｅｒｉｕｍ 的 Ｌ２０ 能同

时降解淀粉和纤维素， 考克氏菌属 Ｋｏcｕｒｉａ 的 Ｌ１５ 和 Ｌ１７ 只能降解淀粉， 欧文氏菌属 Ｅｒｗｉｎｉａ 的 Ｌ、 动性球菌属

Ｐｌａｎｏcｏccｕｓ 的 Ｌ１１、 微杆菌属 Ｍｉcｒｏｂａcｔｅｒｉｕｍ 的 Ｌ１８ 和 Ｐｒｏｌｉｎｏｂｏｒｕｓ 属的 Ｌ２２ 只能降解纤维素， 其他菌株无淀粉和

纤维素降解能力。 综上所述， 番茄潜叶蛾幼虫含有 ２４ 种肠道可培养细菌， 种类较为丰富， 且部分细菌对淀粉和

纤维素大分子化合物具有较强的降解作用， 该结果将为番茄潜叶蛾肠道细菌多样性及其功能的深入研究提供依

据， 同时还为功能细菌的开发利用提供菌株。
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截至 ２０２１ 年 ２ 月 １１ 日， 在全球范围内 １０５ 个国家

已有分布 （其中， 南美洲 １０ 个， 北美洲 ３ 个， 欧

洲 ３１ 个， 非洲 ３５ 个， 亚洲 ２６ 个） （ ＣＡＢＩ，
２０２１）。 ２０１７ 年 ８ 月， 我国新疆伊犁首次发现番茄

潜叶蛾危害番茄 （张桂芬等， ２０１９）， 随后在云

南、 贵州、 四川、 重庆、 广西、 湖南和江西等地

也相继发现 （陆永跃等， ２０２１）。 番茄潜叶蛾可以

危害包括茄科、 豆科和锦葵科等 ９ 科近 ４０ 种植物，
对番茄和马铃薯的危害最为严重 （张桂芬等，
２０１８； ＣＡＢＩ， ２０１９）。 若防治不及时或未防治， 将

造成番茄产量损失 ８０％ ～ １００％ （Ｄｅｓｎｅｕｘ ｅｔ ａｌ. ，
２０１０）。

昆虫肠道微生物可能影响寄主的生物学和生

态学特性 （Ｍｅｈｒｋｈｏｕ ｅｔ ａｌ. ， ２０２１）， 在昆虫的生

命活动中参与调节了许多重要的生理生化反应，
如协助消化食物中的大分子物质， 为宿主昆虫的

生长发育提供营养物质 （Ｈｕ ｅｔ ａｌ. ， ２０１８； Ｓａｎｔｏｓ⁃
Ｇａｒｃｉａ ｅｔ ａｌ. ， ２０２０）、 提高宿主昆虫的防御和解毒

能力 （ Ｓｈｕｋｌａ ｅｔ ａｌ. ， ２０１８； Ｍｏｒａｎ ｅｔ ａｌ. ， ２０１９）、
影响宿主昆虫寿命及繁殖能力和对杀虫剂的抗性

（王四宝和曲爽， ２０１７） 等。 微生物的生长一般可

分为迟缓期、 对数生长期、 稳定期和衰亡期 ４ 个

阶段 （沈萍和陈向东， ２００６）。 测定昆虫肠道微生

物的生长曲线对功能细菌的开发以及对寄主昆虫

的防治具有重要意义。 昆虫肠道微生物的研究方

法主要有传统分离培养法、 培养组学法、 １６Ｓ
ｒＤＮＡ 序列分析、 宏基因组测序和转录组测序等

（Ｇｏｏｄｒｉｃｈ ｅｔ ａｌ. ， ２０１４； Ｌａｇｉｅｒ ｅｔ ａｌ. ， ２０１８）。
目前， 国内外对番茄潜叶蛾的研究主要集中

在生态学及其防治方面， 关于其肠道细菌多样性

和功能的研究还鲜有报道。 因此， 本研究采用传

统分离培养法和 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列分析， 对番茄潜叶

蛾云南种群 ３ 龄幼虫肠道细菌多样性及对淀粉和

纤维素的降解能力进行了测定分析， 并测定了优

势种的生长曲线， 为番茄潜叶蛾肠道细菌多样性

及其功能的深入研究提供依据， 同时还为功能细

菌的开发利用提供菌株资源。
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１　 材料与方法

１. １　 供试虫源

番茄潜叶蛾种群采集于云南省昆明市北郊云

南农业大学温室种植的番茄植株 （２５° ７′５４″ Ｎ，
１０２°４４′５６″Ｅ， 海拔 １ ９３７ ｍ）。
１. ２　 主要仪器及试剂

恒温光照培养箱 ＲＧ⁃３００ （恒立仪器有限公

司）； 台式常温离心机 （湖南恒诺仪器设备有限公

司， ２⁃１６Ｒ）； Ｔ１００ＴＭ ＴｈｅｒｍａｌＣｙｃｌｅｒ 型 ＰＣＲ 仪 （美
国伯乐公司）； ＰｏｗｅｒＰａｃＴＭＢａｓｉｃ 型电泳仪 （美国伯

乐公司）； 摇床 （上海知楚仪器有限公司， ＺＱＬＹ⁃
１８０Ｆ）； 分光光度计 （岛津企业管理 （中国） 有限

公司）； ２ × Ｔａｑ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ ｍｉｘ （北京全式金生物

技术有限公司）； 引物 Ｐｒｉｍｅ１， ２７ｆ： ＡＧＡＧＴＴＴＧＡ
ＴＣＣＴＧＧＣＴＣＡＧ； Ｐｒｉｍｅ２， １４９２ｒ： ＣＧＧＴＴＡＣＣＴＴＧ
ＴＴＡＣＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ （ 由 Ｓａｎｇｏｎ Ｂｉｏｔｅｃｈ 合 成 ）；
Ｇｏｌｄｖｉｅｗ 核酸染料 （上海赛百盛基因技术有限公

司）； 琼脂糖 （基因科技 （上海） 有限公司）。
ＬＢ （Ｌｕｒｉａ⁃Ｂｅｒｔａｎｉ） 培养基： 胰蛋白胨 １０. ０ ｇ、

ＮａＣｌ １０. ０ ｇ、 酵母浸粉 ５. ０ ｇ、 琼脂 ２０. ０ ｇ， 无菌

水 １ ０００. ０ ｍＬ， 调至 ｐＨ７. ０ （昌艳萍等， ２０１７）。
ＮＡ （Ｎｕｔｒｉｅｎｔ Ａｇａｒ） 培养基： 牛肉膏 ３. ０ ｇ、

蛋白胨 １０. ０ ｇ、 ＮａＣｌ １５. ０ ｇ、 琼脂 ２０. ０ ｇ， 无菌水

１ ０００. ０ ｍＬ， 调至 ｐＨ７. ０ （王蕊蕊等， ２０１８）。
淀粉降解菌筛选培养基： 可溶性淀粉 １０. ０ ｇ，

蛋白胨 １０. ０ ｇ， 酵母浸粉 ５. ０ ｇ， ＮａＣｌ １０. ０ ｇ， 琼

脂 ２０. ０ ｇ， 无菌水 １ ０００. ０ ｍＬ， 调至 ｐＨ７. ２ （宁婷

婷， ２０１６）。
羧甲基纤维素钠培养基： ＣＭＣ⁃Ｎａ １５. ０ ｇ，

ＮａＣｌ ５. ０ ｇ， ＫＨ２ＰＯ４ １. ０ ｇ， ＭｇＳＯ４ ０. ２ ｇ， 蛋白胨

１０. ０ ｇ， 酵母浸粉 ５. ０ ｇ， 琼脂 １８. ０ ｇ， 无菌水

１ ０００. ０ ｍＬ， 调至 ｐＨ７. ２ （吴文韬等， ２０１３）。
１. ３　 番茄潜叶蛾 ３ 龄幼虫肠道细菌的分离与培养

取健康的番茄潜叶蛾 ３ 龄幼虫 ５０ 头， 饥饿处

理 ８ ｈ， 在超净工作台中进行操作。 将待试番茄潜

叶蛾 ３ 龄幼虫用无菌水冲洗 ２ 次， 再用 ７５％ 酒精

消毒 ２０ ｓ， 最后用无菌水冲洗 ２ 次。 用镊子将番茄

潜叶蛾肠道取出， 放入盛有 １００ μＬ ＰＢＳ 缓冲液的

２ ｍＬ 离心管中， 匀浆， 再加入 ９００ μＬ ＰＢＳ 缓冲

液， 用漩涡振荡仪震荡混匀 （郑亚强等， ２０１７；
吴晓露等， ２０１９）。

将上述制备好的匀浆液按照梯度稀释至 １. ０ ×
１０ － ３、 １. ０ × １０ － ４、 １. ０ × １０ － ５、 １. ０ × １０ － ６， 分别

吸取 １００ μＬ 稀释液在 ＬＢ 固体培养基和 ＮＡ 固体培

养基上涂布， 每个浓度设置 ３ 次重复。 在温度为

２５℃， 相对湿度为 ７０ ± ５％ 的培养箱中培养 ７ ｄ。
统计各平板上菌落颜色、 形态和大小各异的细菌

菌落数量， 并挑取不同形态的单菌落在新配制的

ＬＢ 固体培养基上纯化 ２ ～ ３ 次， 纯化后在 ４℃冰箱

中保存。 记录各种细菌株数， 计算每种菌株的相

对多度， 相对多度 （％ ） ＝ 某个种的株数 ／全部种

的总株数 × １００ （樊清艳等， ２０２０）。
１. ４　 细菌种属鉴定

１. ４. １　 形态鉴定

观察记录上述分离到的细菌单菌落的菌落大

小、 形态、 颜色、 光泽度、 透明度、 边缘特征和

隆起状态等特征， 参照 《伯杰细菌鉴定手册》 鉴

定细菌的细胞形态， 记录细菌的菌落颜色和菌体

形状。 采用革兰氏染色法对分离到的细菌进行染

色， 在显微镜下观察细胞形态和革兰氏阴阳性，
其中紫色为革兰氏阳性菌， 红色为革兰氏阴性菌，
采集并保存图片 （樊清艳等， ２０２０）。
１. ４. ２　 分子鉴定

采用冻溶法提取细菌基因组 ＤＮＡ （冯广达等，
２０１３）， 将菌株分别接种于 ＬＢ 液体培养基中， 然

后放置于 ２５℃、 １５０ ｒ ／ ｍｉｎ 的摇床上振荡培养２４ ｈ。
每个菌株分别取 ２ ｍＬ 菌液于离心管中， １２ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ
离心 ２ ｍｉｎ， 弃上清液。 在上述沉淀中加入 ５００ μＬ
无菌水， 涡旋振荡 １ ｍｉｎ， 使其菌体完全悬浮于水

中。 放入液氮中冷冻裂解 １０ ｍｉｎ 后， 沸水浴

５ ｍｉｎ， ４℃， １２ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 ２ ｍｉｎ， 取上清液作

为 ＰＣＲ 模板备用。 运用细菌通用引物 ２７ ｆ 和 １ ４９２ ｒ
扩增 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因， 反应体系为 ２５ μＬ： 引物各

１ μＬ， 模板 ＤＮＡ １ μＬ， ＰＣＲ ｍｉｘ １２. ５ μＬ， ｄｄ Ｈ２Ｏ
９. ５ μＬ。 反应条件： ９４℃热变性 ５ ｍｉｎ， ９４℃变性

１ ｍｉｎ， ５３℃退火 １ ｍｉｎ， ７２℃延伸 ２ ｍｉｎ， ３２ 个循

环， ７２℃延伸 １０ ｍｉｎ。 取 ３ μＬ ＰＣＲ 产物凝胶电泳

检测。 收集 ＰＣＲ 产物送至上海生工公司进行测序。
运用 Ｃｏｎｔｉｇｅｘｐｒｅｓｓ 软件对测序结果进行拼接， 将拼

接好的 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列提交到 ＮＣＢＩ （ｈｔｔｐ： ／ ／ ｂｌａｓｔ.
Ｎｃｂｉ. Ｎｌｍ. Ｎｉｈ. Ｇｏｖ ／ Ｂｌａｓｔ. Ｃｇｉ） 系统中查找相似

性最高的典型菌株并下载序列。 运用 ＭＥＧＡ ７ 软

件， 采用国际通用的邻接法 （ Ｎｅｉｇｈｂｏｕｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ）
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和 Ｋｉｍｕｒａ 双参数矫正模型构建系统发育树。 以重

复抽样 １ ０００ 次进行 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 验证， 分析评估系统

进化树拓扑结构的稳定性。
１. ５　 优势种生长曲线测定

将番茄潜叶蛾肠道可培养细菌的优势种接种

于 ＬＢ 液体培养基中， ２５℃， １８０ ｒ ／ ｍｉｎ 振荡培养

１２ ｈ 作为种子液。 将种子液以 ５％的接种量接入装

有 １００ ｍＬ ＬＢ 液体培养基的 ２５０ ｍＬ 三角瓶中，
２５℃， １８０ ｒ ／ ｍｉｎ 震荡培养 ４８ ｈ， 每隔 ２ ｈ 取样

１ ｍＬ， 以 ＬＢ 液体培养基作空白对照， 测定 ＯＤ６００

值， 以时间为横坐标， ＯＤ６００ 值为纵坐标， 绘制生

长曲线 （曾议霆等， ２０１５； 朱艳蕾， ２０１６）。
１. ６　 可培养细菌对淀粉和纤维素的降解作用测定

采用透明圈法测定可培养细菌对淀粉和纤维

素的降解能力。 淀粉降解能力测定参照张晓瑞等

（２０２１） 的方法； 纤维素降解能力参照吴文韬等

（２０１３） 的方法。

２　 结果与分析

２. １　 番茄潜叶蛾肠道细菌的菌落形态及培养性状

采用 ＬＢ 固体培养基， 从番茄潜叶蛾云南种群

３ 龄幼虫肠道内共分离得到 ２６ 株 ２４ 种细菌。 革兰

氏染色结果表明革兰氏阳性菌 ２０ 株， 革兰氏阴性

菌 ６ 株， ９ 株细胞形态为短杆状， ６ 株为杆状，
１１ 株为球状。 采用 ＮＡ 固体培养基， 从番茄潜叶

蛾 ３ 龄幼虫肠道内共分离得到 １ 株 １ 种细菌， 为革

兰氏阴性菌， 细胞形态为短杆状。
综合 ＬＢ 和 ＮＡ 两种固体培养基上分离培养获

得的细菌种类， 番茄潜叶蛾云南种群 ３ 龄幼虫肠

道细菌共计 ２７ 株 ２４ 种细菌， 编号为 Ｌ、 Ｌ１ ～ Ｌ２６，
各菌株特征详见表 １。 通过革兰氏染色， 发现革兰

氏阳性菌 ２０ 株， 革兰氏阴性菌 ７ 株。 １０ 株细胞形

态为短杆状， ６ 株为杆状， １１ 株为球状 （图 １）。

表 １　 番茄潜叶蛾 ３ 龄幼虫肠道细菌菌落形态及培养性状

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｌｏｎｉａｌ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｃｕｌｔｕｒａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｆｒｏｍ ｇｕｔ ｏｆ ｔｈｅ ３ ｔｈ ｉｎｓｔａｒ ｌａｒｖａｅ ｏｆ Ｔｕｔａ ａｂｓｏｌｕｔａ

菌株编号

Ｓｔｒａｉｎ Ｎｏ.
培养特征

Ｃｕｌｔｕｒａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ
细胞形态

Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ
革兰氏染色

Ｇｒａｍ ｓｔａｉｎ

Ｌ
菌落较大， 圆形， 乳白色， 有光泽， 光滑， 透明， 扁平， 规则

Ｌａｒｇｅ ｃｏｌｏｎｙ， ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｃｒｅａｍｙ ｗｈｉｔｅ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｆｌａｔ， ｒｅｇｕｌａｒ
短杆状

Ｓｈｏｒｔ ｒｈａｂｄｉｔｉｆｏｒｍ
Ｇ －

Ｌ１
圆形， 黄色， 无光泽， 粗糙， 不透明， 中部凸起， 规则

Ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｙｅｌｌｏｗ， ｍａｔｔ， ｒｏｕｇｈ， ｎｏｎ⁃ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｃｅｎｔｒａｌ ｂｕｌｇｅ， ｒｅｇｕｌａｒ
短杆状

Ｓｈｏｒｔ ｒｈａｂｄｉｔｉｆｏｒｍ
Ｇ ＋

Ｌ２
卵圆形， 黄色， 有光泽， 光滑， 不透明， 球状凸起， 规则

Ｏｖａｌ， ｙｅｌｌｏｗ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｎｏｎ⁃ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｓｐｈｅｒｉｃａｌ ｂｕｌｇｅ， ｒｅｇｕｌａｒ
球状

Ｓｐｈｅｒｉｃｉｔｙ
Ｇ ＋

Ｌ３
圆形， 黄色， 有光泽， 光滑， 不透明， 球状凸起， 规则

Ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｙｅｌｌｏｗ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｎｏｎ⁃ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｓｐｈｅｒｉｃａｌ ｂｕｌｇｅ， ｒｅｇｕｌａｒ
球状

Ｓｐｈｅｒｉｃｉｔｙ
Ｇ ＋

Ｌ４
圆形， 淡黄色， 有光泽， 光滑， 不透明， 球状凸起， 规则

Ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｐａｌｅ ｙｅｌｌｏｗ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｎｏｎ⁃ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｓｐｈｅｒｉｃａｌ ｂｕｌｇｅ， ｒｅｇｕｌａｒ
球状

Ｓｐｈｅｒｉｃｉｔｙ
Ｇ ＋

Ｌ５
圆形， 淡黄色， 有光泽， 光滑， 不透明， 中部凸起， 规则

Ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｐａｌｅ ｙｅｌｌｏｗ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｎｏｎ⁃ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｃｅｎｔｒａｌ ｂｕｌｇｅ， ｒｅｇｕｌａｒ
短杆状

Ｓｈｏｒｔ ｒｈａｂｄｉｔｉｆｏｒｍ
Ｇ ＋

Ｌ６
菌落较小， 卵圆形， 乳白色， 有光泽， 光滑， 透明， 扁平， 规则

Ｓｍａｌｌ ｃｏｌｏｎｙ， ｏｖａｌ， ｃｒｅａｍｙ ｗｈｉｔｅ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｆｌａｔ， ｒｅｇｕｌａｒ
球状

Ｓｐｈｅｒｉｃｉｔｙ
Ｇ ＋

Ｌ７
菌落较大， 卵圆形， 黄色， 有光泽， 光滑， 不透明， 中部凸起， 规则

Ｌａｒｇｅ ｃｏｌｏｎｙ， ｏｖａｌ， ｙｅｌｌｏｗ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｎｏｎ⁃ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｃｅｎｔｒａｌ ｂｕｌｇｅ， ｒｅｇｕｌａｒ
杆状

Ｒｈａｂｄｉｔｉｆｏｒｍ
Ｇ ＋

Ｌ８
菌落较小， 圆形， 乳白色， 有光泽， 光滑， 半透明， 球状凸起， 规则

Ｓｍａｌｌ ｃｏｌｏｎｙ， ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｃｒｅａｍｙ ｗｈｉｔｅ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｓｅｍｉｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｓｐｈｅｒｉｃａｌ
ｂｕｌｇｅ， ｒｅｇｕｌａｒ

球状

Ｓｐｈｅｒｉｃｉｔｙ
Ｇ ＋
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续表 １ Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ ｔａｂｌｅ １

菌株编号
Ｓｔｒａｉｎ Ｎｏ.

培养特征
Ｃｕｌｔｕｒａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

细胞形态
Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ

革兰氏染色
Ｇｒａｍ ｓｔａｉｎ

Ｌ９
菌落较大， 卵圆形， 黄色， 有光泽， 光滑， 不透明， 中部凸起， 规则
Ｌａｒｇｅ ｃｏｌｏｎｙ， ｏｖａｌ， ｙｅｌｌｏｗ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｎｏｎ⁃ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｃｅｎｔｒａｌ ｂｕｌｇｅ， ｒｅｇｕｌａｒ

杆状
Ｒｈａｂｄｉｔｉｆｏｒｍ Ｇ －

Ｌ１０
圆形， 橙色， 有光泽， 光滑， 不透明， 中部凸起， 规则
Ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｏｒａｎｇｅ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｎｏｎ⁃ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｃｅｎｔｒａｌ ｂｕｌｇｅ， ｒｅｇｕｌａｒ

杆状
Ｒｈａｂｄｉｔｉｆｏｒｍ Ｇ ＋

Ｌ１１
圆形， 粉红色， 有光泽， 光滑， 不透明， 扁平， 规则
Ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｐｉｎｋ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｎｏｎ⁃ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｆｌａｔ， ｒｅｇｕｌａｒ

杆状
Ｒｈａｂｄｉｔｉｆｏｒｍ Ｇ ＋

Ｌ１２
圆形， 黄色， 有光泽， 光滑， 不透明， 球状凸起， 规则
Ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｙｅｌｌｏｗ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｎｏｎ⁃ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｓｐｈｅｒｉｃａｌ ｂｕｌｇｅ， ｒｅｇｕｌａｒ

球状
Ｓｐｈｅｒｉｃｉｔｙ Ｇ ＋

Ｌ１３
菌落较小， 圆形， 黄色， 有光泽， 光滑， 不透明， 球状凸起， 规则
Ｓｍａｌｌ ｃｏｌｏｎｙ， ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｙｅｌｌｏｗ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｎｏｎ⁃ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｓｐｈｅｒｉｃａｌ
ｂｕｌｇｅ， ｒｅｇｕｌａｒ

短杆状
Ｓｈｏｒｔ ｒｈａｂｄｉｔｉｆｏｒｍ Ｇ ＋

Ｌ１４
圆形， 红色， 无光泽， 粗糙， 不透明， 边缘凸起， 规则
Ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｒｅｄ， ｍａｔｔ， ｒｏｕｇｈ， ｎｏｎ⁃ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｅｄｇｅ ｏｆ ｂｕｌｇｅ， ｒｅｇｕｌａｒ

球状
Ｓｐｈｅｒｉｃｉｔｙ Ｇ ＋

Ｌ１５
圆形， 橙红色， 有光泽， 光滑， 不透明， 球状凸起， 规则
Ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｏｒａｎｇｅ ｒｅｄ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｎｏｎ⁃ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｓｐｈｅｒｉｃａｌ ｂｕｌｇｅ， ｒｅｇｕｌａｒ

球状
Ｓｐｈｅｒｉｃｉｔｙ Ｇ ＋

Ｌ１６
圆形， 浅橙色， 有光泽， 光滑， 不透明， 球状凸起， 规则
Ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｌｉｇｈｔ ｏｒａｎｇｅ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｎｏｎ⁃ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｓｐｈｅｒｉｃａｌ ｂｕｌｇｅ， ｒｅｇｕｌａｒ

短杆状
Ｓｈｏｒｔ ｒｈａｂｄｉｔｉｆｏｒｍ Ｇ －

Ｌ１７
圆形， 橙红色， 有光泽， 光滑， 不透明， 球状凸起， 规则
Ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｏｒａｎｇｅ ｒｅｄ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｎｏｎ⁃ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｓｐｈｅｒｉｃａｌ ｂｕｌｇｅ， ｒｅｇｕｌａｒ

球状
Ｓｐｈｅｒｉｃｉｔｙ Ｇ ＋

Ｌ１８
圆形， 黄色， 有光泽， 光滑， 半透明， 球状凸起， 规则
Ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｙｅｌｌｏｗ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｓｅｍｉｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｓｐｈｅｒｉｃａｌ ｂｕｌｇｅ， ｒｅｇｕｌａｒ

杆状
Ｒｈａｂｄｉｔｉｆｏｒｍ Ｇ －

Ｌ１９
菌落较小， 圆形， 乳白色， 有光泽， 光滑， 透明， 中部凸起， 规则
Ｓｍａｌｌ ｃｏｌｏｎｙ， ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｃｒｅａｍｙ ｗｈｉｔｅ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｃｅｎｔｒａｌ
ｂｕｌｇｅ， ｒｅｇｕｌａｒ

球状
Ｓｐｈｅｒｉｃｉｔｙ Ｇ ＋

Ｌ２０
菌落较小， 圆形， 黄色， 有光泽， 光滑， 不透明， 球状凸起， 规则
Ｓｍａｌｌ ｃｏｌｏｎｙ， ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｙｅｌｌｏｗ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｎｏｎ⁃ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｓｐｈｅｒｉｃａｌ
ｂｕｌｇｅ， ｒｅｇｕｌａｒ

球状
Ｓｐｈｅｒｉｃｉｔｙ Ｇ ＋

Ｌ２１
菌落较大， 圆形， 乳白色， 无光泽， 粗糙， 不透明， 扁平， 不规则
Ｌａｒｇｅ ｃｏｌｏｎｙ， ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｃｒｅａｍｙ ｗｈｉｔｅ， ｍａｔｔ， ｒｏｕｇｈ， ｎｏｎ⁃ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ，
ｆｌａｔ， ｉｒｒｅｇｕｌａｒ

短杆状
Ｓｈｏｒｔ ｒｈａｂｄｉｔｉｆｏｒｍ Ｇ ＋

Ｌ２２
卵圆形， 乳白色， 有光泽， 光滑， 透明， 扁平， 不规则
Ｏｖａｌ， ｃｒｅａｍｙ ｗｈｉｔｅ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｆｌａｔ， ｉｒｒｅｇｕｌａｒ

短杆状
Ｓｈｏｒｔ ｒｈａｂｄｉｔｉｆｏｒｍ Ｇ －

Ｌ２３
菌落较大， 卵圆形， 灰黄色， 有光泽， 光滑， 不透明， 扁平， 不规则
Ｌａｒｇｅ ｃｏｌｏｎｙ， ｏｖａｌ， ｇｒａｙｉｓｈ ｙｅｌｌｏｗ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｎｏｎ⁃ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｆｌａｔ， ｉｒｒｅｇｕｌａｒ

杆状
Ｒｈａｂｄｉｔｉｆｏｒｍ Ｇ ＋

Ｌ２４
圆形， 橙黄色， 有光泽， 光滑， 不透明， 中部凸起， 不规则
Ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｏｒａｎｇｅ ｙｅｌｌｏｗ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｎｏｎ⁃ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｃｅｎｔｒａｌ ｂｕｌｇｅ， ｉｒｒｅｇｕｌａｒ

短杆状
Ｓｈｏｒｔ ｒｈａｂｄｉｔｉｆｏｒｍ Ｇ ＋

Ｌ２５
圆形， 乳白色， 有光泽， 光滑， 不透明， 中部凸起， 规则
Ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｃｒｅａｍｙ ｗｈｉｔｅ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｎｏｎ⁃ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｃｅｎｔｒａｌ ｂｕｌｇｅ， ｒｅｇｕｌａｒ

短杆状
Ｓｈｏｒｔ ｒｈａｂｄｉｔｉｆｏｒｍ Ｇ －

Ｌ２６
圆形， 淡黄色， 有光泽， 光滑， 半透明， 球状凸起， 规则
Ｒｏｕｎｄｎｅｓｓ， ｐａｌｅ ｙｅｌｌｏｗ， ｇｌｏｓｓｙ， ｓｍｏｏｔｈ， ｓｅｍｉｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ， ｓｐｈｅｒｉｃａｌ ｂｕｌｇｅ， ｒｅｇｕｌａｒ

短杆状
Ｓｈｏｒｔ ｒｈａｂｄｉｔｉｆｏｒｍ Ｇ －

注： Ｇ ＋ 表示革兰氏阳性菌， Ｇ － 表示革兰氏阴性菌。 Ｎｏｔｅ： Ｇ ＋ ｍｅａｎｓ ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ， Ｇ － ｍｅａｎｓ ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ．
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５ 期 常吕恕等： 番茄潜叶蛾幼虫肠道可培养细菌结构组成及对大分子化合物的降解作用研究

图 １　 番茄潜叶蛾 ３ 龄幼虫肠道细菌部分菌株的菌落形态和细胞形态

Ｆｉｇ. １　 Ｃｏｌｏｎｉａｌ ａｎｄ ｃｅｌｌ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ ｓｅｖｅｒａｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒａｉｎｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｇｕｔ ｏｆ ｔｈｅ ３ ｔｈ ｉｎｓｔａｒ ｌａｒｖａｅ ｏｆ Ｔｕｔａ ａｂｓｏｌｕｔａ
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２. ２　 细菌分子鉴定及系统发育分析

通过 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列比对分析， 发现在番茄潜

叶蛾 ３ 龄幼虫肠道中分离得到的 ２７ 株细菌， 分属

于 ３ 门 １０ 科 １７ 属 ２４ 种 （表 ２）。 其中， 变形菌门

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 有 ３ 科 ３ 属， 分别是欧文氏菌科

Ｅｒｗｉｎｉａｃｅａｅ 的欧文氏菌属 Ｅｒｗｉｎｉａ、 奈瑟氏球菌科

Ｎｅｉｓｓｅｒｉａｃｅａｅ 的 Ｐｒｏｌｉｎｏｂｏｒｕｓ 属、 红 杆 菌 科

Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ 的副球菌属 Ｐａｒａcｏccｕｓ； 放线菌门

表 ２　 番茄潜叶蛾 ３ 龄幼虫肠道中分离的菌株与数据库典型菌株比对结果
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｓｔｒａｉｎｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ３ ｔｈ ｉｎｓｔａｒ ｌａｒｖａｅ ｇｕｔ ｏｆ Ｔｕｔａ ａｂｓｏｌｕｔａ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｄａｔａｂａｓｅ ｏｆ ｔｙｐｉｃａｌ ｓｔｒａｉｎｓ

菌株编号

Ｓｔａｉｎ Ｎｏ.
门

Ｆｈｙｌｕｍ
科

Ｆａｍｉｌｙ
最相似菌株名称

Ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｓｉｍｉｌａｒ ｓｔｒａｉｎ
相似度 （％ ）

Ｉｄｅｎｔｉｔｙ
登录号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ.

Ｌ１３

Ｌ４

Ｌ２０

Ｌ６

Ｌ１０

Ｌ１８

Ｌ２６

Ｌ１

Ｌ２

Ｌ３

Ｌ５

Ｌ７

Ｌ９

Ｌ１２

Ｌ１４

Ｌ１５

Ｌ１７

Ｌ２５

放线菌门

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ

Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉａｃｅａｅ

皮杆菌科

Ｄｅｒｍａｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ
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Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 有 ４ 科 １０ 属， 分别属于微球菌科

Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｃｅａｅ 的微球菌属 Ｍｉcｒｏcｏccｕｓ、 考克氏菌

属 Ｋｏcｕｒｉａ、 Ｇｌｕｔａｍｉcｉｂａcｔｅｒ 属、 Ｐａｅｎｉgｌｕｔａｍｉcｉｂａcｔｅｒ
属、 Ｐｓｅｕｄａｒｔｈｒｏｂａcｔｅｒ 属 和 涅 斯 捷 连 科 氏 菌 属

Ｎｅｓｔｅｒｅｎkｏｎｉａ， 微杆菌科 Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ 的微杆菌

属 Ｍｉcｒｏｂａcｔｅｒｉｕｍ 和 Ａgｒｏcｏccｕｓ 属， 皮 杆 菌 科

Ｄｅｒｍａｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ 的短状杆菌属 Ｂｒａcｈｙｂａcｔｅｒｉｕｍ 和

Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉａｃｅａｅ 科的 Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｍｉcｒｏｂｉｕｍ 属； 厚

壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 有 ３ 科 ４ 属， 分别是动性球菌科

Ｐｌａｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ 的动性球菌属 Ｐｌａｎｏcｏccｕｓ 和短芽孢

杆菌属 Ｂｒｅｖｉｂａcｉｌｌｕｓ， 葡萄球菌科 Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃａｃｅａｅ
的 葡 萄 球 菌 属 Ｓｔａｐｈｙｌｏcｏccｕｓ 和 气 球 菌 科

Ａｅｒｏｃｏｃｃａｃｅａｅ 的气球菌属 Ａｅｒｏcｏccｕｓ。
从系统发育树 （图 ２） 可以看出， 番茄潜叶蛾

肠道可培养细菌分为 ３ 支。 第一分支由放线菌门

的 Ｇｌｕｔａｍｉcｉｂａcｔｅｒ 属、 Ｐａｅｎｉgｌｕｔａｍｉcｉｂａcｔｅｒ 属、

图 ２　 基于 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列的番茄潜叶蛾 ３ 龄幼虫肠道可培养细菌的系统发育分析

Ｆｉｇ. ２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｇｕｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒａｉｎｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ３ ｔｈ ｌａｒｖａｅ ｏｆ Ｔｕｔａ ａｂｓｏｌｕｔａ
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环境昆虫学报 Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｅｎｔｏｍｏｌｏgｙ ４４ 卷

Ｐｓｅｕｄａｒｔｈｒｏｂａcｔｅｒ 属、 微球菌属、 涅斯捷连科氏菌

属、 考克氏菌属、 短状杆菌属、 Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｍｉcｒｏｂｉｕｍ
属、 Ａgｒｏcｏccｕｓ 属和微杆菌属共 １０ 属的细菌组成；
第二分支由厚壁菌门的短芽孢杆菌属、 葡萄球菌

属、 气球菌属和动性球菌属共 ４ 属的细菌组成；
第三分支由变形菌门的副球菌属、 Ｐｒｏｌｉｎｏｂｏｒｕｓ 属

和欧文氏菌属共三属的细菌组成。
根据系统发育树结果， 考克氏菌属的菌株 Ｌ１５

和 Ｌ１７， Ｐｒｏｌｉｎｏｂｏｒｕｓ 属的菌株 Ｌ２２ 和 Ｌ２４ 可能是同

一种菌株； Ｇｌｕｔａｍｉcｉｂａcｔｅｒ 属的菌株 Ｌ７ 和 Ｌ９， 微

球菌属的菌株 Ｌ１ 和 Ｌ３， 欧文氏菌属的 Ｌ 和 Ｌ２１ 先

分别与其他同属已公布的菌株聚为一支， 后再聚

为一支， 说明它们各自的亲缘关系较近； 考克氏

菌属的菌株 Ｌ１５ 和 Ｌ１７ 未直接与考克氏菌属菌株

Ｌ２ 和 Ｌ１４ 聚为一支， 说明菌株 Ｌ１４、 Ｌ２ 与 Ｌ１５ 和

Ｌ１７ 虽然都属于考克氏菌属， 但也存在一定的

差异。

２. ３　 番茄潜叶蛾幼虫肠道可培养细菌的组成

在门级水平上， 番茄潜叶蛾 ３ 龄幼虫肠道中

共分离到 ３ 门细菌， 分别属于变形菌门、 放线菌

门和厚壁菌门， 各门细菌的相对多度分别为

９０. ６８％ 、 ７. ６３％ 和 １. ６９％ ， 变形菌门为优势菌

门； 在科级水平上， 番茄潜叶蛾 ３ 龄幼虫肠道中

共分离到 １０ 科细菌， 分别属于欧文氏菌科、 微球

菌科和微杆菌科等， 各科的相对多度分别为

８９. ４１％ 、 ４. ６６％和 ４. ６６％等， 欧文氏菌科为优势

菌科； 在属级水平上， 番茄潜叶蛾 ３ 龄幼虫肠道

中共分离到 １７ 属细菌， 分别属于欧文氏菌属、 考

克氏菌属和微杆菌属等， 各属的相对多度分别为

８９. ４１％ 、 １. ６９％和 １. ２７％等， 欧文氏菌属为优势

菌属； 在种级水平上， 番茄潜叶蛾 ３ 龄幼虫肠道

中共分离到 ２４ 种细菌， 分别属于 Ｅｒｗｉｎｉａ ｉｎｉｅcｔａ、
玫瑰色考克氏菌和 Ｇｌｕｔａｍｉcｉｂａcｔｅｒ ａｒｉｌａｉｔｅｎｓｉｓ 等，
各种细菌的相对多度分别为 ８９. ４１％ 、 ０. ８５％ 和

０. ８５％等， Ｅｒｗｉｎｉａ ｉｎｉｅcｔａ 为优势种。

图 ３　 番茄潜叶蛾 ３ 龄幼虫肠道可培养细菌在门、 科、 属和种水平上的相对多度

Ｆｉｇ. ３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ， ｆａｍｉｌｙ， ｇｅｎｅｒａ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｅｖｅｌｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ３ ｔｈ ｉｎｓｔａｒ ｌａｒｖａｅ ｇｕｔ ｏｆ Ｔｕｔａ ａｂｓｏｌｕｔａ

２. ４　 优势种生长曲线测定

番茄潜叶蛾 ３ 龄幼虫肠道细菌优势种 Ｅｒｗｉｎｉａ
ｉｎｉｅcｔａ 的生长曲线如图 ４ 所示。 从图 ４ 可以看出，
该菌生长期中无迟缓期， ０ ～ １４ ｈ 为对数生长期，
１４ ～ ２８ ｈ 为稳定期， ２８ ｈ 以后进入衰亡期。
２. ５　 可培养细菌对淀粉和纤维素的降解作用

采用透明圈法测定了番茄潜叶蛾幼虫肠道中

可培养细菌对淀粉和纤维素的降解作用 （图 ５、
图 ６）。 结果显示， Ｇｌｕｔａｍｉcｉｂａcｔｅｒ 属的 Ｌ７ 和 Ｌ９、
考克氏菌属的 Ｌ１４、 Ｌ１５ 和 Ｌ１７、 短状杆菌属的

Ｌ２０ 对淀粉具有降解作用； 欧文氏菌属的 Ｌ、
Ｇｌｕｔａｍｉcｉｂａcｔｅｒ 属的 Ｌ７ 和 Ｌ９、 动性球菌属的 Ｌ１１、

图 ４　 Ｅｒｗｉｎｉａ ｉｎｉｅcｔａ 的生长曲线

Ｆｉｇ. ４　 Ｇｒｏｗｔｈ ｃｕｒｖｅ ｏｆ Ｅｒｗｉｎｉａ ｉｎｉｅcｔａ
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图 ５　 番茄潜叶蛾肠道中部分具有淀粉降解能力的菌株

Ｆｉｇ. ５　 Ｓｔａｒｃｈ ｄｅｇｒａｄｉｎｇ ａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｓｅｖｅｒａｌ ｓｔｒａｉｎｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｇｕｔ ｏｆ Ｔｕｔａ ａｂｓｏｌｕｔａ

图 ６　 番茄潜叶蛾肠道中部分具有纤维素降解能力的菌株

Ｆｉｇ. ６　 Ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｄｅｇｒａｄｉｎｇ ａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｓｅｖｅｒａｌ ｓｔｒａｉｎｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｇｕｔ ｏｆ Ｔｕｔａ ａｂｓｏｌｕｔａ

考克氏菌属的 Ｌ１４、 微杆菌属的 Ｌ１８、 短状杆菌属

的 Ｌ２０、 Ｐｒｏｌｉｎｏｂｏｒｕｓ 属的 Ｌ２２ 对纤维素具有降解作

用； 其中， Ｇｌｕｔａｍｉcｉｂａcｔｅｒ 属的 Ｌ７ 和 Ｌ９、 考克氏

菌属的 Ｌ１４ 和短状杆菌属的 Ｌ２０ 能同时降解淀粉

和纤维素； Ｌ１、 Ｌ２、 Ｌ３、 Ｌ４、 Ｌ５、 Ｌ６、 Ｌ８、 Ｌ１０、
Ｌ１２、 Ｌ１３、 Ｌ１６、 Ｌ１９、 Ｌ２１、 Ｌ２３、 Ｌ２４、 Ｌ２５ 和

Ｌ２６ 对淀粉和纤维素均无降解作用。

３　 结论与讨论

本研究采用传统分离培养法， 利用两种常用

昆虫肠道细菌分离培养的 ＬＢ 培养基和 ＮＡ 培养基，
结合形态鉴定和 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列分析对番茄潜叶蛾

幼虫肠道细菌种类组成进行了研究， 该结果基本

能反映番茄潜叶蛾幼虫肠道细菌的组成结构。 然

而不同培养基培养得到的肠道细菌种类不尽一致，
且对于一些具有特殊功能的细菌种类， 还需要采

用专化性培养基进行培养 （Ｌａｇｉｅｒ ｅｔ ａｌ. ， ２０１８），
从而获得更多的专化性种类细菌。

本研究从番茄潜叶蛾云南种群 ３ 龄幼虫肠道

中分离得到 ３ 门 １０ 科 １７ 属 ２４ 种 ２７ 株细菌， 表明
该虫肠道内细菌种类丰富。 在门级水平上， 番茄

潜叶蛾云南种群 ３ 龄幼虫肠道细菌优势菌门为变

形菌门， 其相对多度达到 ９０. ６８％ 。 该结果与番茄

潜叶蛾同科的马铃薯块茎蛾 Ｐｈｔｈｏｒｉｍａｅａ ｏｐｅｒcｕｌｅｌｌａ
幼虫肠道中优势菌门相同 （郑亚强等， ２０１７； 樊

清艳等， ２０２０）， 也与其他鳞翅目昆虫如草地贪夜

蛾 Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｆｒｕgｉｐｅｒｄａ （徐天梅等， ２０２０）、 棉铃

虫 Ｈｅｌｉcｏｖｅｒｐａ ａｒｍｉgｅｒａ （姜笑维等， ２０２０） 和小菜

蛾 Ｐｌｕｔｅｌｌａ ｘｙｌｏｓｔｅｌｌａ （吴晓露等， ２０１９） 等的肠道

优势菌门相同。 另外， 厚壁菌门细菌是小菜蛾

（吴晓露等， ２０１９） 和家蚕 Ｂｏｍｂｙｘ ｍｏｒｉ （郝长富

等， ２０１９） 等鳞翅目昆虫的肠道内除变形菌门细

菌之外的优势菌门， 但厚壁菌门细菌并非是番茄

潜叶蛾幼虫肠道内的优势菌， 本研究结果与这些

文献报道不同， 具体原因还值得进一步探究。
此外， 本研究发现番茄潜叶蛾 ３ 龄幼虫肠道

细菌的优势种 Ｅｒｗｉｎｉａ ｉｎｉｅcｔａ 具有降解纤维素的作

用。 Ｅｒｗｉｎｉａ ｉｎｉｅcｔａ 可以利用蔗糖、 蜜二糖、 苦杏

仁苷、 ｄ⁃木糖、 ｄ⁃甘露糖、 熊果苷、 纤维二糖、 麦

芽糖、 棉子糖和乳糖等多种碳源 （Ｃａｍｐｉｌｌｏ ｅｔ ａｌ. ，
２０１５）， 本研究发现 Ｅ. ｉｎｉｅcｔａ 具有降解纤维素的作

用， 由此丰富了 Ｅ. ｉｎｉｅcｔａ 的生理功能。 本研究发

现菌株 Ｇｌｕｔａｍｉcｉｂａcｔｅｒ ａｒｉｌａｉｔｅｎｓｉｓ 具有降解淀粉和

９４２１
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纤维素的作用， 与 Ｂｏｒｋｅｒ ｅｔ ａｌ. （ Ｂｏｒｋｅｒ ｅｔ ａｌ. ，
２０２１） 研究结果相同， 表明菌株 Ｇ. ａｒｉｌａｉｔｅｎｓｉｓ 在昆

虫肠道中能够消化降解食物中的淀粉和纤维素，
从而为宿主昆虫提供营养物质。

不同龄期的鳞翅目昆虫幼虫其肠道细菌多样

性有会有所差异 （Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ. ， ２０２０）， 家蚕幼虫

肠道细菌随着龄期的增长， 其肠道细菌数量会逐

渐增加， 但进入蛹期后会急剧下降 （陈勃生，
２０２０）。 番茄潜叶蛾 ３ 龄幼虫处于暴食期， 其肠道

细菌最为丰富， ４ 龄后逐渐清空肠道为化蛹作准

备， 因此本研究选择番茄潜叶蛾 ３ 龄幼虫作为研

究对象。 昆虫的肠道分为前肠、 中肠和后肠， 不

同部位其肠道细菌的组成结构也会存在差异， 部

分直翅目昆虫在取食时其中肠的消化液会倒入前

肠的嗉囊中， 导致前肠的细菌种类较多， 而白蚁

和蟋蟀肠道内细菌却主要存在于后肠 （王亚召等，
２０１６； 杨云秋等， ２０１８）。 因此， 本研究以番茄潜

叶蛾完整肠道为试验材料从而确保分离到了其肠

道的大部分细菌。
据报道， 昆虫肠道细菌组成结构随其宿主昆

虫地 理 分 布 的 不 同 而 存 在 差 异 （ 吴 晓 露 等，
２０１９）， 番茄潜叶蛾于 ２０１７ 年 ８ 月进入我国 （张
桂芬等， ２０１９）， 现已在我国云南、 贵州、 四川等

地发生危害 （陆永跃等， ２０２１）， 因此番茄潜叶蛾

云南种群肠道细菌与其他地区以及进入我国前的

虫源地种群的肠道细菌组成结构的差异， 是值得

进行研究比较的内容。 寄主植物种类是影响昆虫

肠道细菌组成结构的重要因素 （ Ｓｔｒａｎｏ ｅｔ ａｌ. ，
２０１８）， 本研究仅是分离培养了取食番茄叶片的番

茄潜叶蛾幼虫肠道细菌， 而取食马铃薯 Ｓｏｌａｎｕｍ
ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ Ｌ. 、 茄子 Ｓｏｌａｎｕｍ ｍｅｌｏｎgｅｎａ Ｌ. 和豆类等

植物的番茄潜叶蛾幼虫肠道中的差异性细菌， 有

可能对番茄潜叶蛾的寄主适应性具有重要影响。
研究取食不同寄主植物的番茄潜叶蛾肠道细菌组

成的差异， 可为探明番茄潜叶蛾肠道细菌对寄主

的适应性机制提供一定理论依据， 对番茄潜叶蛾

的综合防治具有重要意义。
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ｅｓｓｅｎｔｉａｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｆｒｏｍ ａ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ⁃ｒｅｃｙｃｌｉｎｇ ｇｕｔ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ［Ｊ］ ． Ｎａｔｕｒｅ Ｃｏｍｍｕｎｉcａｔｉｏｎｓ， ２０１８， ９ （１）： ９６４．

Ｊｉａｎｇ ＸＷ， Ｇｕａｎ ＤＹ， Ｌｉ ＱＹ， ｅｔ ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｅｆｌｕｔｈｒｉｎ ａｎｄ
ｄｅｌｔａｍｅｔｈｒｉｎ ｏｎ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｉｎ Ｈｅｌｉcｏｖｅｒｐａ ａｒｍｉgｅｒａ
（Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ： Ｎｏｃｔｕｉｄａｅ） ［ Ｊ］ ． Ａcｔａ Ｅｎｔｏｍｏｌｏgｉcａ Ｓｉｎｉcａ， ２０２０，
６３ （１０）： １１８３ － １１９３. ［姜笑维， 关丹阳， 李清亚， 等 . 七氟

菊酯和溴氰菊酯对棉铃虫肠道菌群的影响 ［ Ｊ］ ． 昆虫学报，
２０２０， ６３ （１０）： １１８３ － １１９３］

Ｌａｇｉｅｒ ＧＣ， Ｇｒｅｇｏｒｙ Ｇ， Ｍａｔｔｈｉｅｕ Ｍ， ｅｔ ａｌ. Ｃｕｌｔｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｈｕｍａｎ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ａｎｄ ｃｕｌｔｕｒｏｍｉｃｓ ［ Ｊ ］ ． Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｖｉｅｗｓ Ｍｉcｒｏｂｉｏｌｏgｙ，
２０１８， １６ （９）： ５４０ － ５５０．

Ｌｕ ＹＹ. Ｂｅｗａｒｅ ｏｆ Ｔｕｔａ ａｂｓｏｌｕｔａ （Ｍｅｙｒｉｃｋ） ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ
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ｉｎｖａｓｉｏｎ ｉｎ ｏｕｒ ｃｏｕｎｔｒｙ ［Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｅｎｔｏｍｏｌｏgｙ，
２０２１， ４３ （２）： ５２６ － ５２８. ［陆永跃 . 警惕番茄潜叶蛾 Ｔｕｔａ
ａｂｓｏｌｕｔａ （Ｍｅｙｒｉｃｋ） 在我国持续扩散入侵 ［Ｊ］ ． 环境昆虫学报，
２０２１， ４３ （２）： ５２６ － ５２８］

Ｍａ Ｆ， Ｚｈａｎｇ ＪＨ， Ｙｕ ＸＹ， ｅｔ ａｌ. Ｔｕｔａ ａｂｓｏｌｕｔａ （Ｍｅｙｒｉｃｋ） ［Ｊ］ ． Ｐｌａｎｔ
Ｑｕａｒａｎｔｉｎｅ， ２０１１， ２５ （５）： ５５ － ５８. ［马菲， 张俊华， 于艳雪，
等 . 番茄麦蛾 ［Ｊ］ ． 植物检疫， ２０１１， ２５ （５）： ５５ － ５８］

Ｍｅｈｒｋｈｏｕ Ｆ， Ｎｕｒｐｅｒ Ｇ， Ｋｏｒｋｍａｚ ＥＭ， ｅｔ ａｌ. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｐｅｓｔ， Ｔｕｔａ ａｂｓｏｌｕｔａ， ａｎｄ ｉｔｓ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ
ｗｉｔｈ ａ ｎｅｗ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｅｎｄｏｓｙｍｂｉｏｎｔ ［ Ｊ ］ ． Ｔｕｒkｉｓｈ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ａgｒｉcｕｌｔｕｒｅ ａｎｄ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ， ２０２１， ４５： １１１ － １２３．

Ｍｏｒａｎ ＮＡ， Ｏｃｈｍａｎ Ｈ， Ｈａｍｍｅｒ ＴＪ. Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ａｎｄ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ
ｃｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ［ Ｊ］ ． Ａｎｎｕａｌ Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ
Ｅcｏｌｏgｙ， Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ， ａｎｄ Ｓｙｓｔｅｍａｔｉcｓ， ２０１９， ５０ （１）： ４５１ － ４７５．

Ｎｉｎｇ ＴＴ. Ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ Ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ Ｓｔａｒｃｈ ａｎｄ Ｈｅｍｉｃｅｌｌｕｌｏｓｅ Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ
ｂｙ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｎｚｙｍｅｓ ｉｎ Ｔｏｔａｌ Ｍｉｘｅｄ Ｒａｔｉｏｎ Ｓｉｌａｇｅ ［Ｄ］． Ｂｅｉｊｉｎｇ：
Ｃｈｉｎａ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， ２０１６. ［宁婷婷 . ＴＭＲ 发酵过程中

微生物及其酶对淀粉及半纤维素降解的作用机理研究 ［Ｄ］．
北京： 中国农业大学， ２０１６］

Ｓａｎｔｏｓ⁃Ｇａｒｃｉａ Ｄ， Ｍｅｓｔｒｅ⁃Ｒｉｎｃｏｎ Ｎ， Ｚｃｈｏｒｉ⁃Ｆｅｉｎ Ｅ， ｅｔ ａｌ. Ｉｎｓｉｄｅ ｏｕｔ：
ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｄｕｒｉｎｇ ｈｏｓｔ⁃ｐｌａｎｔ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｗｈｉｔｅｆｌｉｅｓ ［ Ｊ］ ．
Ｍｕｌｔｉｄｉｓcｉｐｌｉｎａｒｙ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉcｒｏｂｉａｌ Ｅcｏｌｏgｙ， ２０２０， １４ （３）：
８４７ － ８５６．

Ｓｈｅｎ Ｐ， Ｃｈｅｎ ＸＤ. Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ［ Ｍ］． Ｂｅｉｊｉｎｇ： Ｈｉｇｈｅｒ Ｅｄｕｃａｔｉｏｎ
Ｐｒｅｓｓ， ２００６： １３５ － １３６. ［沈萍， 陈向东 . 微生物学 ［Ｍ］． 北

京： 高等教育出版社， ２００６： １３５ － １３６］
Ｓｈｕｋｌａ ＳＰ， Ｐｌａｔａ Ｃ， Ｒｅｉｃｈｅｌｔ Ｍ， ｅｔ ａｌ. Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ － ａｓｓｉｓｔｅｄ ｃａｒｒｉｏｎ

ｐｒｅｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｉｄｓ ｌａｒｖａｌ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｉｎ ａ ｂｕｒｙｉｎｇ ｂｅｅｔｌｅ ［ Ｊ ］ ．
Ｐｒｏcｅｅｄｉｎgｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａcａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓcｉｅｎcｅｓ， ２０１８， １１５ （４４）：
１１２７４ － １１２７９．

Ｓｔｒａｎｏ ＣＰ， Ｍａｌａｃｒｉｎò Ａ， Ｃａｍｐｏｌｏ Ｏ， ｅｔ ａｌ. Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｈｏｓｔ ｐｌａｎｔ ｏｎ
Ｔｈａｕｍｅｔｏｐｏｅａ ｐｉｔｙｏcａｍｐａ ｇｕｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ［ Ｊ］ ． Ｍｉcｒｏｂｉａｌ
Ｅcｏｌｏgｙ， ２０１８， ７５ （２）： ４８７ － ４９４．

Ｗａｎｇ ＲＲ， Ｈｕ Ｙ， Ｙａｎｇ ＺＤ， ｅｔ ａｌ. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ， ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｏｆ ｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｆｅｍａｌｅ ａｄｕｌｔｓ ｏｆ Ｌｅｐｔｏcｙｂｅ ｉｎｖａｓａ Ｆｉｓｈｅｒ ＆
Ｌａ Ｓａｌｌｅ ［ Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｏｕｔｈｅｒｎ Ａgｒｉcｕｌｔｕｒｅ， ２０１８， ４９ （１２）：
２４３２ － ２４３９. ［王蕊蕊， 胡颖， 杨振德， 等 . 桉树枝瘿姬小蜂雌

成虫体内可培养细菌分离鉴定及多样性分析 ［Ｊ］ ． 南方农业学

报， ２０１８， ４９ （１２）： ２４３２ － ２４３９］
Ｗａｎｇ ＳＢ， Ｑｕ Ｓ. Ｉｎｓｅｃｔ ｓｙｍｂｉｏｎｔｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ ｐｅｓｔ

ａｎｄ ｖｅｃｔｏｒ － ｂｏｒｎｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ［Ｊ］ ． Ｂｕｌｌｅｔｉｎ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａcａｄｅｍｙ
ｏｆ Ｓcｉｅｎcｅｓ， ２０１７， ３２ （８）： ８６３ － ８７２. ［王四宝， 曲爽 . 昆虫共

生菌及其在病虫害防控中的应用前景 ［ Ｊ］ ． 中国科学院院刊，
２０１７， ３２ （８）： ８６３ － ８７２］

Ｗａｎｇ ＹＺ， Ｊｉ ＢＺ， Ｌｉｕ ＳＷ， ｅｔ ａｌ. Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｉｘａｔｉｏｎ
ｏｆ ｓｙｍｂｉｏｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｅｒｍｉｔｅｓ ［ Ｊ］ ． Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｐｐｌｉｅｄ
ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ， ２０１６， ２２ （２）： ３４２ － ３４９. ［王亚召， 嵇保

中， 刘曙雯， 等 . 白蚁共生菌固氮研究进展 ［ Ｊ］ ． 应用与环境

生物学报， ２０１６， ２２ （２）： ３４２ － ３４９］
Ｗｕ ＷＴ， Ｊｕ ＭＴ， Ｌｉｕ ＪＰ， ｅｔ ａｌ. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ， ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｒｎ ｓｔａｌｋ

ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ － ｄｅｇｒａｄｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒａｉｎ
ＮＨ１１ ［Ｊ］ ． Ｍｉcｒｏｂｉｏｌｏgｙ Ｃｈｉｎａ ｔｏｎgｂａｏ， ２０１３， ４０ （４）： ７１２ －
７１９. ［吴文韬， 鞠美庭， 刘金鹏， 等 . 一株纤维素降解菌的分

离、 鉴定及对玉米秸秆的降解特性 ［ Ｊ］ ． 微生物学通报，

２０１３， ４０ （４）： ７１２ － ７１９］
Ｗｕ ＸＬ， Ｘｉａ ＸＦ， Ｃｈｅｎ ＪＨ， ｅｔ ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｉｅｔｓ ｏｎ ｔｈｅ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｌａｒｖａｌ ｇｕｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉａｍｏｎｄｂａｃｋ ｍｏｔｈ， Ｐｌｕｔｅｌｌａ
ｘｙｌｏｓｔｅｌｌａ （ Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ： Ｐｌｕｔｅｌｌｉｄａｅ ） ［ Ｊ ］ ． Ａcｔａ Ｅｎｔｏｍｏｌｏgｉcａ
Ｓｉｎｉcａ， ２０１９， ６２ （１０）： １１７２ － １１８５. ［吴晓露， 夏晓峰， 陈俊

晖， 等 . 取食不同食物对小菜蛾幼虫肠道细菌多样性的影响

［Ｊ］ ． 昆虫学报， ２０１９， ６２ （１０）： １１７２ － １１８５］
Ｘｕ ＴＭ， Ｆｕ ＣＹ， Ｓｕ ＺＴ， ｅｔ ａｌ. Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｇｕｔ ｂａｃｔｉｒｉａ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｆｒｕgｉｐｅｒｄａ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｓｉｔｅ ａｎｄ
ｔｈｅ ｄｉｓｐｅｒｓａｌ ａｒｅａ ｉｎ Ｙｕｎｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅ ［ Ｊ ］ ． Ｐｌａｎｔ Ｐｒｏｔｅcｔｉｏｎ，
４６ （４）： １１６ － １２５. ［徐天梅， 符成悦， 苏造堂， 等 . 云南草地

贪夜蛾扩散区与首发地种群肠道细菌群落组成结构及多样性

的比较 ［Ｊ］ ． 植物保护， ２０２０， ４６ （４）： １１６ － １２５］
Ｙａｎｇ ＹＪ， Ｌｉｕ ＸＧ， Ｘｕ ＨＸ， ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｇｕｔ

ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ ｒｉｃｅ ｌｅａｆｆｏｌｄｅｒ Ｃｎａｐｈａｌｏcｒｏcｉｓ ｍｅｄｉｎａｌｉｓ （ Ｇｕｅｎéｅ ）
ａｃｒｏｓｓ ｌｉｆｅ ｓｔａｇｅｓ ［ Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｓｉａ⁃Ｐａcｉｆｉc Ｅｎｔｏｍｏｌｏgｙ， ２０２０，
２３ （２）： ４３０ － ４３８．

Ｙａｎｇ ＹＱ， Ｚｈａｎｇ Ｙ， Ｃｈｅｎ ＹＲ， ｅｔ ａｌ. Ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｍｅｔｈｏｄｓ ｏｆ
ｉｎｓｅｃｔ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ［ Ｊ ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｈｕｉ Ａgｒｉcｕｌｔｕｒａｌ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， ２０１８， ４５ （３）： ５１２ － ５１８. ［杨云秋， 张勇， 陈亦然，
等 . 昆虫肠道细菌的功能和研究方法 ［ Ｊ］ ． 安徽农业大学学

报， ２０１８， ４５ （３）： ５１２ － ５１８］
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