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摘要：昆虫，作为地球上种类最为丰富的生物类群，其肠道内栖居着复杂的微生物群落，这些肠道共生菌

对宿主产生直接或间接的影响，在宿主的生长发育及生殖、营养代谢、免疫防御、植物与昆虫互作调节以

及帮助宿主降解有毒或有害物质等生理过程中发挥着关键作用。鳞翅目是昆虫纲中的第二大目，其肠道共

生菌组成在种内和种间呈现显著的多样性。随着分子生物学技术在肠道微生态学领域的应用，全球学者对

鳞翅目肠道共生菌的研究兴趣日益浓厚。本文以鳞翅目昆虫为研究对象，综合阐述了鳞翅目昆虫肠道共生

菌的多样性、传播方式、驱动因素及生物学效应，旨在为揭示鳞翅目昆虫与肠道共生菌的互作机制提供理

论参考，并为害虫治理及肠道共生菌的开发与利用提供科学依据，从而推动农业与经济的可持续发展。
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Abstract: Insects, the most diverse group of organisms on earth, harbor a rich array of gut

microbes. These gut microbiota exert direct and indirect influences on their hosts, playing

pivotal roles in critical physiological processes including growth and development, reproduction,
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nutrient metabolism, immune defense, plant-insect interactions, and detoxification of harmful

substances. Lepidoptera, the second-largest order within the class Insecta, exhibit remarkable

diversity in their gut microbiota both within and across species. Integration of molecular biology

techniques into gut microbiota research has stimulated growing interest worldwide in exploring

the gut microbiota of lepidopterans. This review provides a comprehensive assessment of the

known diversity, transmission pathways, driving factors, and biological effects of lepidopteran

gut microbes, and describes mechanisms underlying the interactions between lepidopteran

insects and their gut microbiota, establishing a theoretical foundation for pest management

strategies and the development and utilization of lepidopteran gut microbiota, thereby

contributing to sustainable agricultural and economic development.

Key words: Lepidoptera insects; gut microbiota; microbial diversity; driving factors; biological

effects

昆虫是陆地生态系统中已知种类最多、物种丰富度最高的生物类群（Basset et al.，2012）。

它们具有复杂多样的取食特性和行为，陆地上大多数的食物资源均能被消耗、吸收，昆虫的

多样化和进化依赖于其体内有益微生物的贡献（Shi et al.，2010；Engel and Moran，2013）。

微生物与其宿主昆虫之间存在着非常复杂的共生关系，这些微生物主要以肠道共生菌的形式

聚集于消化道内，参与调节宿主昆虫的各种生命活动，如帮助昆虫消化食物成分，调控昆虫

的生长发育及生殖，增强昆虫的免疫防御反应，提高昆虫环境适应性和协助昆虫种内及种间

通讯等，从而影响昆虫的健康（Shao et al.，2017；Xia et al.，2017，2018）。

鳞翅目 Lepidoptera 是昆虫纲中仅次于鞘翅目 Coleoptera的第二大目，约占全球昆虫总

数的 16.0%，其中包括对农林业具有重要影响的害虫、传粉昆虫以及其他具有经济效益的昆

虫（Guarner and Malagelada，2003），如草地贪夜蛾 Spodoptera frugiperda（J.E. Smith）是

全球性的农业害虫，对多种农作物造成严重危害（Rozadilla et al.，2020），舞毒蛾 Lymantria

dispar（Linnaeus）则对森林生态系统造成严重破坏；菜粉蝶 Pieris canidia（Sparrman）被

发现在多种植物的传粉中扮演重要角色（Robinson et al.，2010）；家蚕 Bombyx mori

（Linnaeus）在丝绸生产中具有重要经济价值（Zeng et al.，2024）。目前，鳞翅目昆虫与

其体内肠道共生菌的互作模式和机制正在受到广泛的关注与重视，最近的研究表明，戊糖

片球菌 ZZ61作为益生菌与家蚕共生，该菌株通过改变肠道菌群结构，显著富集甘氨酸和

甘油磷脂等代谢产物，从而促进家蚕的营养代谢，进而促进家蚕生长，同时该菌株还能

增强家蚕的抗病能力（Zeng et al.，2024）。

近年来，随着研究技术的进步，尤其是分子生物学技术的广泛应用，鳞翅目昆虫肠道共

生菌在能源、植保、农业生产领域显示出巨大的应用潜力，如大蜡螟 Galleria mellonella

（Linne）幼虫肠道内的细菌能够降解聚乙烯塑料以获得生长所必需的能量，这为开发新

的生物降解技术提供了可能，有助于解决塑料污染问题；小菜蛾 Plutella xylostella

（Linnaeus）是十字花科蔬菜的主要害虫之一，对多种杀虫剂产生了广泛的抗药性，研究



发现其肠道内的蜡样芽孢杆菌 Bacillus cereus 能够有效降解茚虫威，这一发现为修复茚

虫威污染的环境，提供了一种友好的解决方案（Ramya et al.，2016；Cassone et al.，2020）。

本文主要以鳞翅目昆虫为研究对象，综合阐述鳞翅目昆虫体内肠道共生菌多样性、传播方式、

驱动因素及生物学效应，并对今后可能的研究方向进行展望，以期为未来探索基于鳞翅目昆

虫-肠道共生菌互作关系的理论和应用研究提供参考。

1 鳞翅目昆虫肠道共生菌的多样性

鳞翅目昆虫肠道结构简单，是消化与吸收的重要场所，没有大型的嗉囊和复杂的盘绕结

构，主要由前肠、中肠和后肠组成（Engel and Moran，2013）。前肠主要用于临时储存食物，

是食物进入昆虫体内的第一站，其共生菌主要来源于外界环境和食物，通常由于前肠的消化

作用较弱，共生菌种类相对较少，以耐酸性和耐碱性为主；中肠是消化食物和吸收养分的

主要部位，共生菌的种类丰富多样，其中假单胞菌属 Pseudomonas，芽孢杆菌属 Bacillus，

葡萄球菌属 Staphylococcus，肠杆菌属 Enterobacter和肠球菌属 Enterococcus是最常见的菌

属；后肠（包括回肠和直肠）是水分、离子等回收的场所，含有一定的含氮废物和食物残渣，

为昆虫肠道菌群提供营养环境，这里的共生菌相对稳定，常见共生菌包括一些能够分解纤

维素和木质素的细菌，如纤维素分解菌 Cellulosimicrobium sp.和甲烷菌 Methanobacterium

sp.；回肠主要功能是将中肠已消化吸收后的食物废渣和马氏管在血淋巴中截获的代谢废物

送入直肠，而直肠的主要功能是贮存和排出粪便，还能继续吸收粪便中的水分（陈勃生等，

2017；Voirol et al.，2018）。

肠道内微生物包括细菌、古细菌、真菌、病毒以及大部分原生生物，其中细菌的种类最

为丰富和多样。有研究表明肠道共生菌的多样性可能会增加鳞翅目昆虫的取食范围，针对鳞

翅目昆虫肠道共生菌多样性的研究对农业和森林害虫防控具有重大意义，肠道共生菌可以促

进昆虫对宿主植物的利用，研究肠道共生菌与宿主昆虫饮食习惯的变化，可以识别促进或抑

制宿主昆虫发育的肠道共生菌从而对其造成影响（Staudacher et al.，2016）。目前，针对肠

道共生菌的研究多集中于鳞翅目、半翅目Hemiptera、鞘翅目、双翅目 Diptera、等翅目 Isoptera、

食毛目Mallophaga、蜚蠊目 Blattaria及虱目 Anoplura等常见昆虫。其中，大于 100种（Shao

et al.，2024）鳞翅目昆虫的肠道微生物组通过分子生物学技术被检测到，它们在门分类阶元

水平上以变形菌门为主，厚壁菌门、放线菌门 Actinobacteria 次之；科水平上、主要包括肠

杆菌科 Enterobacteriaceae、芽孢杆菌科 Bacillaceae、假单胞菌科 Pseudomonadaceae、肠球菌

科 Enterococcaceae等；属水平上的优势菌属有肠球菌属、肠杆菌属、不动杆菌属 Acinetobacter、

假单胞菌属等（陈勃生等，2017；Paniagua et al.，2018）。总的来说，鳞翅目昆虫中不同物

种的肠道菌群呈现出不同菌门、菌属差异（表 1），这种差异体现了昆虫与共生菌之间的特

异性共生关系，即不同物种昆虫可能依赖特定的共生菌维持其特定的生理功能。



表 1 常见鳞翅目昆虫体内肠道共生菌组成

Table 1 Composition of gut microbiota in common lepidoptera insects

鳞翅目

Lepidoptera

科

Family

宿主

Hosts

肠道共生菌种类

Gut microbiota species

参考文献

References

蛾类

Moths

菜蛾科

P1utellidae

小菜蛾

Plutella xylostella

门：变形菌门、厚壁菌门、蓝菌门 Cyanobacteria、拟杆菌门 Bacteroidetes、放线菌门、硝化螺旋

菌门 Nitrospirae、广古菌门 Euryarchaeota

属：肠杆菌属、肉食杆菌属 Carnobacterium、埃希氏菌属 Escherichia
Xia et al.，2017

螟蛾科

Pyrallidae

稻纵卷叶螟

Cnaphalocrocis medinalis

门：变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门、蓝菌门

属：肠球菌属、沃尔巴克氏体属 Wolbachia、蓝菌 Cyanobacteria_norank、香味菌属 Myroides、

不动杆菌属、魏斯氏菌属 Wautersiella

Yang et al.，2020

夜蛾科

Noctuidae

草地贪夜蛾

Spodoptera frugiperda

门：放线菌门、变形菌门、厚壁菌门

属：红色杆菌属 Rubrobacter、两面神菌属 Janibacter、链霉菌属 Streptomyces、肠杆菌属、弧菌

属 Vibrio

Rozadilla et al.，2020

甜菜夜蛾

Spodoptera exigua

门：厚壁菌门、变形菌门

属：克雷伯菌属 Klebsiell、考克氏菌属 Kocuria、微球菌属 Micrococcus、假单胞菌属、红球菌属

Rhodococcu、假平胞菌属 Sphingomonas、葡萄杆菌属 Staphylococcus、狭长平胞菌属

Stenotrophomonas

杨焊，2016

棉铃虫

Helicoverpa armigera

门：厚壁菌门、变形菌门、放线菌门

属：芽孢杆菌属、肠杆菌属、肠球菌属、克雷伯菌属、马赛菌属 Massilia、微杆菌属 Microbacterium、

微球菌属、假单胞菌属、红球菌属

杨焊，2016

旋蛾科

Gelechiidae

棉红铃虫

Pectinophora gossypiella

门：变形菌门、厚壁菌门、放线菌门

属：红球菌属、金黄杆菌属 Chryseobacterium、肠球菌属、甲基杆菌属 Methylobacterium、不动

杆菌属

Chaitra et al.，2022

蝙蝠蛾科

Hepialidae

贡嘎蝠蛾

Thitarodes gonggaensis

门：变形菌门、厚壁菌门、软壁菌门 Tenericutes、放线菌门、酸杆菌门 Acidobacteria、

拟杆菌门

属：沃尔巴克氏体属、螺原体属 Spiroplasma、肉食杆菌属、鞘脂菌属 Sphingobium、

不动杆菌属

Liang et al.，2019



草螟科

Crambidae

二化螟

Chilo suppressalis

门：变形菌门、厚壁菌门、放线菌门、解糖微小寄生菌门 Saccharibacteria、拟杆菌门

属：肠球菌属、盐单胞菌属 Halomonas、克雷伯菌属、 芽孢杆菌属、柠檬酸杆菌属
Zhong et al.，2021

枯叶蛾科

Lasiocampidae

落叶松毛虫

Dendrolimus superans

门：变形菌门、厚壁菌门

属：沙雷氏菌属 Serratia、沃尔巴克氏菌属、假单胞菌属
Zeng et al.，2020a

蚕蛾科

Bombycidae

家蚕

Bombyx mori

门：厚壁菌门、变形菌门、

属：肠球菌属、乳杆菌属 Lactobacillus、双歧杆菌属 Bifidobacterium、梭菌属 Clostridium、芽

孢杆菌属

Subrahmanyam et al.，2024

尺蛾科

Geometridae

茶尺蠖

Ectropis obliqua

门：厚壁菌门、变形菌门、蓝菌门

属：肠杆菌属、蜜蜂球菌属 Melissococcus、 葡萄球菌属
Wang et al.，2020a

小卷蛾科

Olethreutidae

梨小食心虫

Grapholita molesta

门：变形菌门、厚壁菌门、放线菌门

属：芽孢杆菌属、肠球菌属、葡萄球菌属、欧文氏菌属 Erwinia、鞘氨醇单胞菌属

Sphingomonas

Wang et al.，2020b

蝙蝠蛾科

Hepialidae

桉蝠蛾

Endoclita signifer

门：变形菌门、厚壁菌门

属：伯克氏菌属 Burkholderia、乳杆菌属、沙雷氏菌属、罗尔斯通氏菌 Ralstonia
Lu et al.，2023

毒蛾科

Lymantriidae

木毒蛾

Lymantria xylina

门：厚壁菌门、变形菌门、放线菌门

属：肠球菌属、不动杆菌属、魏斯氏菌属
Ma et al.，2021

蝶类

Butterflies

弄蝶科

Hesperiidae

椰弄蝶

Gangara thyrsis

门：变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门、放线菌门、软壁菌门

属：醋杆菌属 Acetobacter、甲基杆菌属、普氏菌属 Prevotella、链球菌属 Streptococcus、鞘氨醇

单胞菌属

Phalnikar et al.，2018

蛱蝶科

Nymphalidae

细纹波蛱蝶

Ariadne merione

门：变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门、放线菌门和软壁菌门

属：沃尔巴克氏菌属、肠杆菌属、噬二氧化碳细胞菌属 Capnocytophaga、肠球菌属
Phalnikar et al.，2018

粉蝶科

Pieridae

菜粉蝶

Pieris rapae

门：变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门

属：甲基杆菌属、亚细亚菌属 Asaia、不动杆菌属、肠杆菌属、泛菌属 Pantoea
Robinson et al.，2010

灰蝶科

Lycaenidae

细灰蝶

Leptotes plinius

门：变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门、放线菌门和软壁菌门

属：疣微菌属 Verrucomicrobium、甲基杆菌属、肠杆菌属、普氏菌属
Phalnikar et al.，2018



凤蝶科

Papilionidae

玉带凤蝶

Papilio polytes

门：变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门、放线菌门和软壁菌门

属：闪板硫菌属 Lampropedia、金黄杆菌属 Chryseobacterium、疣微菌属 Verrucomicrobium、噬

二氧化碳细胞菌属 Capnocytophaga、不动杆菌属、普氏菌属

Phalnikar et al.，2018



2 鳞翅目昆虫肠道共生菌的传播方式

昆虫肠道共生菌常见的传播方式主要有垂直传播和水平传播。垂直传播是指母代将肠道

共生菌传递给子代，在社会性昆虫及群居性昆虫中较为常见（郭军等，2015）。具体而言，

Brinkmann等（2008）研究发现烟草天蛾 Manduca sexta Linnaeus体内存在可定殖的肠球菌，

且该肠球菌在卵期已被证实具有代谢活性，烟草天蛾幼虫则通过取食卵壳获得该共生菌。同

时，也有研究表明用嗜虫假单胞菌 Pseudomonas entomophila 和嗜虫沙雷氏菌 Serratia

entomophila饲喂大蜡螟后，发现上述两个菌群存在向大蜡螟卵母细胞移动的现象（Freitak et

al.，2014）。在斜纹夜蛾 Spodoptera litura（Fabricius）中，科研人员通过序列比对发现肠

道有益共生菌蒙氏肠球菌 Enterococcus mundtii 很可能通过卵进行垂直传播（Shao et al.，

2017）。Ashida 等（2012）指出，宿主昆虫及其天然肠道共生菌之间的分子信号对细菌的

正确定殖和群落稳态至关重要。

肠道共生菌还可通过粪便、食物、交哺等形式进行水平传播（Voirol et al.，2018）。

Leite-Mondin 等（2021）研究表明，取食拟南芥 Arabidopsis thaliana Linné的粉纹夜蛾

Trichoplusis ni Hübner肠道共生菌主要为申氏杆菌属 Shinella、土壤芽胞杆菌 Terribacillus及

丙酸杆菌属 Propionibacterium，这 3种主要菌属也可在拟南芥叶片上找到。Hannula等（2019）

研究发现，甘蓝夜蛾 Mamestra brassicae（L.）的肠道共生菌主要来源于土壤微生物，并且

植物对土壤微生物的影响可以传递给在同一土壤上以其他植物为食的植食性鳞翅目昆虫。

3 鳞翅目昆虫肠道共生菌组成的驱动因素

一般来讲，肠道共生菌种类组成和比例处于动态变化中，因此在不同的个体和地理种群

之间存在显著差异。近年来，大量证据表明，昆虫食性、肠道组成、生理结构、发育阶段、

环境条件及肠道内环境等都在塑造着昆虫体内共生菌群落的结构和多样性（Voirol et al.，

2018；Mason et al.，2023）。众所周知，肠道共生菌极大影响着昆虫的生理活动。鳞翅目作

为被世界公认的最具破坏性的农业害虫之一（Sree and Varma，2015），研究其肠道共生菌

组成的驱动因素，以深入了解其生态适应性和生存策略，为害虫防治提供新的思路和方

法。

3.1 昆虫的不同取食选择

食物可以通过改变鳞翅目昆虫肠道的营养环境、物理化学条件来影响宿主昆虫的肠道

共生菌组成，改变昆虫体内肠道菌群结构及其多样性（Pernice et al.，2014）。研究表明以

人工饲料为食的小菜蛾肠道共生菌主要隶属于厚壁菌门，而当小菜蛾转接至结球甘蓝

Brassica oleracea L.var. capitata L.、结球白菜 Brassica rapa subsp. Pekinensis（L.）及花椰菜

Brassica oleracea L.var. botrytis（L.）后，厚壁菌门的相对丰度显著降低，变形菌门成为结球

白菜、花椰菜的优势菌门，拟杆菌门成为结球甘蓝的优势菌门（吴晓露等，2019），人工饲

料中含大量碳水化合物，而厚壁菌门的高丰度存在或能够合成某种碳水化合物降解酶，协助



小菜蛾将多糖转化为能够利用的营养物质。Leite-Mondin等（2021）发现以拟南芥为食的粉

纹夜蛾幼虫肠道中申氏杆菌属、芽孢杆菌属 Bacillus 及丙酸杆菌属的丰度较高，而番茄

Solanum lycopersicum L.饲喂的粉纹夜蛾幼虫肠道呈现农杆菌属 Agrobacterium和根瘤菌属

Rhizobium的相对丰度增加。需要强调地是，取食同种植物的不同品种也会造成宿主昆虫肠

道菌群的差异，这是由于在不同品种植物的营养成分和次生代谢产物不同，植物本身的菌群

群落也随之不同，昆虫取食不同品种植物后肠道共生菌的组成亦出现显著差异。Strano 等

（2018）针对 3 种松树上的松异舟蛾 Thaumetopoea pityocampa（Gosalbo）展开研究，结果

显示，取食落叶松 Larix gmelinii（Rupr.）Kuzen、海岸松 Pinus pinaster（Ait.）的松异舟蛾

肠道内的变形菌门相对丰度比取食地中海松 Pinus halepensis（Mill.）的松异舟蛾高。钟雅婷

等（2021）研究发现油桐尺蛾 Buzura suppressaria（Guenee）肠道及桉树 Eucalyptus robusta

Smith叶片中含有 7种相同的病原菌，表明食物与肠道共生菌具有极强的关联性，昆虫在取

食过程中可能会获得来自食源环境中的共生菌。除上述研究外，Jones等（2019）探究了环

境和食物对昆虫肠道共生菌的影响，发现食物是驱动肠道共生菌变化的主要因素。

3.2 昆虫的生长环境

昆虫肠道共生菌的多样性因宿主生长环境的不同而存在差异。Staudacher等（2016）通

过测定实验室及田间的烟芽夜蛾 Heliothis virescens（Fabricius）幼虫肠道共生菌，发现不同

生长环境的烟芽夜蛾肠道共生菌没有共同的分类操作单元（Operational Taxonomic Unit，

OTU），同时发现实验室饲养的烟芽夜蛾肠道优势菌属为肠球菌属，但野外采集的烟芽夜

蛾体内并未发现该菌属。刘小改（2017）测定了泰国、越南及我国南宁、长沙、杭州、乐山

地区的稻纵卷叶螟 Cnaphalocrocis medinalis（Guenee）种群的肠道菌群变化，结果显示我国

乐山地区的稻纵卷叶螟肠道共生菌主要为肠杆菌科、肠球菌科、鞘脂杆菌科

Sphingobacteriaceae、微杆菌科 Microbacteriaceae 和厌氧绳菌科 Anaerolineaceae；泰国、越

南及我国南宁、长沙、杭州地区的稻纵卷叶螟肠道共生菌主要为肠杆菌科、肠球菌科。有研

究指出，我国云南地区和重庆地区的草地贪夜蛾肠道共有菌属为克雷伯氏菌属，但肠球菌属、

沙雷氏菌属、摩根菌属 Morganella为云南地区草地贪夜蛾特有的肠道菌属；不动杆菌属、

假单胞菌属、肠杆菌属、气单胞菌属 Aeromonas是重庆地区草地贪夜蛾特有肠道菌属（唐运

林等，2019；李青晏等，2020）。同时，程露强（2021）比较了广西地区和西藏地区的草地

贪夜蛾肠道菌群，发现广西地区的 6龄草地贪夜蛾幼虫肠道共生菌种类及丰度要优于西藏地

区种群，且广西、西藏 2个地区的草地贪夜蛾肠道优势共生菌亦有不同，它们分别为乳杆菌

属 lactobacillus和肠球菌属。

3.3 昆虫的不同发育阶段

除食物和环境因素外，昆虫的发育阶段也会影响宿主的肠道共生菌组成。在大多数鳞

翅目昆虫中，幼虫阶段的肠道共生菌多样性通常高于蛹期及成虫阶段，幼虫阶段的肠道共生

菌类型较为丰富，蛹期及成虫阶段相对单一。Subta等（2019）和王莹（2020）分别探究了



竹驻虫 Omphisa fuscidentalis（Hampson）和东方菜粉蝶 Pieris canidia的肠道共生菌多样性，

研究发现宿主昆虫肠道共生菌密度随发育阶段的成熟而逐渐降低，这表明昆虫在不同发育阶

段对营养和代谢的需求不同。幼虫阶段通常以快速生长和积累营养为主，而成虫阶段则更侧

重于繁殖和生存。肠道共生菌密度的变化可能是昆虫为了适应这些不同需求而进行的自我调

节，丰富的肠道共生菌多样性可能为幼虫提供了必要的营养和代谢，支持其快速生长和发育。

类似地，郑丹丹（2013）发现小菜蛾幼虫肠道共生菌以变形菌门、厚壁菌门和拟杆菌门为主，

蛹期肠道共生菌仅以变形菌门和厚壁菌门为主，而成虫肠道共生菌只存在变形菌门。毛健夜

蛾 Brithys crini（Fabricius）幼虫肠道共生菌主要为变形菌门（52.0%）、拟杆菌门（36.0%）

和厚壁菌门（10.0%）；而成虫肠道共生菌种类仅为变形菌门（96.0%）和厚壁菌门（3.7%）

（González-Serrano et al.，2020）。梨小食心虫 Oriental FruitMoth 1-2龄幼虫肠道共生菌主

要为葡糖杆菌属 Gluconobacter和泛菌属；3-5 龄幼虫肠道共生菌主要为肠球菌属和肠杆菌

属，蛹期肠道共生菌主要为沙雷氏菌属（Wang et al.，2020b）。李青晏等（2020）通过解

剖重庆地区的草地贪夜蛾幼虫及成虫的肠道，发现这 2个阶段的肠道共生菌存在差异，幼虫

肠道中特有的肠道共生菌为肠球菌属、沙雷氏菌属和摩根菌属，成虫肠道中特有的肠道共生

菌为不动杆菌属、微球菌属、假单胞菌属和肠杆菌属。总的来说，虽然一些核心肠道共生菌

存在于鳞翅目昆虫多个发育阶段，但肠道共生菌组成从幼虫到成虫的变化较为显著。

3.4 肠道内环境

除了上述 3种主要的驱动因子外，鳞翅目昆虫的肠道共生菌还受 pH值、离子浓度、氧

含量及氧化还原条件等肠道内环境的影响。不同的鳞翅目昆虫，其肠道内环境表现出显著的

种间差异，如小菜蛾的肠道 pH值范围在 7.4~8.3（Srivastava and Mathur，1966；Narayanan et

al.，1976）；烟草天蛾的肠道 pH值范围为 9.6~10.8，氧分压为 1.2 ± 0.4 A，氧化还原电势

为−188.0 mV（Appel and Martin，1990；Johnson and Barbehenn，2000）；虎凤蝶 Luehdorfia

puziloi（Erschoff）的肠道 pH值范围为 10.0，氧化还原电势为 41.0 mV（Appel and Martin，

1990；Johnson and Barbehenn，2000）。Zeng 等（2020b）研究指出不同 pH饲料对亚洲型

舞毒蛾幼虫菌群群落结构及多样性有显著影响，当 pH值处于中性时，厚壁菌门的相对丰度

（85.3%）比偏酸性条件（69.3%）高 16.0%，而变形菌门的相对丰度（14.6%）比偏酸性条

件（30.6%）低 16.0%；在偏碱性条件下，肠道共生菌的总体相对丰度并未发生显著变化。

而乳杆菌属、假单胞菌属和魏斯氏菌属 Weissella是 3个主要菌属，在 pH偏中性条件下，分

别占 58.0%、14.0%和 27.0%；偏碱性条件下，分别为 57.0%、20.0%和 21.0%；而在偏酸性

条件下，分别为 63.0%、28.0%和 5.4%。这些研究结果有助于理解舞毒蛾在不同环境条件下

的适应机制，中性环境可能更有利于厚壁菌门的生长，而酸性环境可能更有利于变形菌门的

生长，这可能反映了舞毒蛾在不同生境中的生存策略。Zeng等（2020c）研究发现同对照组

相比，锰离子处理后亚洲型舞毒蛾优势肠道共生菌乳杆菌属、魏斯氏菌属和假单胞菌属的比

例发生了显著变化。具体而言，对照组的肠道共生菌组成包括 58.1%的乳杆菌属、27.1%的



魏斯氏菌属和 14.0%的假单胞菌；锰离子处理组则由 83.1%的乳杆菌属、的魏斯氏菌属和

11.7%的假单胞菌组成。此外，功能分类分析显示，锰胁迫显著降低 3.9%了幼虫肠道共生菌

在辅酶转运和代谢方面的能力，辅酶在许多生物化学反应中起关键作用，其转运和代谢能力

的下降可能影响宿主的生长和发育。

4 鳞翅目昆虫肠道共生菌的生物学效应

昆虫肠道共生菌与宿主间的协同进化，体现在肠道共生菌受宿主和外部环境的共同调

节，同时肠道共生菌对宿主的生理、病理等多方面特征产生显著影响。因此，昆虫肠道共生

菌的研究领域极为广泛。总的来说，相比双翅目、鞘翅目和膜翅目等其他昆虫，鳞翅目昆虫

幼虫的肠道结构相对简单，肠道共生菌的类型较为单一（Engel and Moran，2013），但它们

在宿主的生长发育及生殖、营养代谢、免疫防御、调节与植物的互作、帮助宿主降解有毒或

有害物质等多个方面仍扮演着不可或缺的角色（Pilon et al.，2013；Ramya et al.，2016；Xia

et al.，2020；Ma et al.，2021）。

4.1 影响宿主昆虫的生长发育及生殖

肠道共生菌群落结构可以促进小菜蛾的适合度，调控宿主的发育历期、虫重、蛹重及

成虫寿命（沈金红等，2017）。有研究表明从小菜蛾肠道中分离出的粘质沙雷氏菌 Serratia

marcescens FLGB16，能够产几丁质酶，促进小菜蛾幼虫的生长发育（Indiragandhi et al.，2007）。

庆网蛱蝶 Melitaea cinxia（Ménétriés）取食长叶车前 Plantago lanceolata（L.）和穗花婆婆纳

Veronica spicata（L.）后，其幼虫生长速率有显著差异，庆网蛱蝶的幼虫在以穗花婆婆纳为

食时其存活率、体重和生长速度均优于长叶车前（Saastamoinen et al.，2007），Ruokolainen

等（2016）进一步研究发现可能是庆网蛱蝶体内的肠道共生菌介导了上述结果。在木毒蛾

Lymantria xylina（Swinhoe）中，发现饲喂无菌人工饲料的幼虫早期其头部宽度小于以正常

寄主植物饲料为食的幼虫（Ma et al.，2021），取食无菌人工饲料使得宿主无法获得与取食

正常寄主植物相同的菌群，进而影响其生长发育。另外，昆虫肠道共生菌还会影响宿主的生

殖，例如，分别用 1.0%、3.0%、5.0%盐酸环丙沙星去除家蝇 Musca domestica（L.）肠道共

生菌后，家蝇成虫产卵量显著降低（宋暖，2014）。植物乳杆菌 Lactobacillus plantarum能

通过改变宿主表皮碳氢化合物性信息素的水平来影响黑腹果蝇 Drosophila melanogaster

Meigen的交配偏好（Sharon et al.，2010）。

4.2 参与宿主昆虫的营养代谢

宿主昆虫为肠道共生菌提供稳定的栖息环境和营养，作为交换，肠道共生菌为宿主提

供食物消化所必需的物质，从而扩大宿主的寄主范围，影响宿主的取食习性。例如 Zhang

等（2024a）研究发现，家蚕幼虫通过持续取食桑叶能够稳定携带假单胞菌属 Pseudomonas

fulva ZJU1，使其具备降解桑叶衍生的次生代谢产物 1-脱氧野尻霉素（1-Deoxynojirimycin，

DNJ）的能力，并显著促进家蚕生长。Xia等（2017）通过宏基因组分析发现小菜蛾肠道共

生菌具备完整的纤维素和果胶降解基因，体外分离筛选到 6株肠杆菌并进行功能验证，结果



表明小菜蛾肠道中的肠杆菌能够降解纤维素和果胶。在斜纹夜蛾体内肠杆菌 Tar-SPL9 也具

备纤维素降解能力，微杆菌 Tar-SPL2 具备很强的苯酚降解能力（孙博通等，2017），这些

肠道共生菌能够分解植物细胞壁中的纤维素和果糖，增强了宿主昆虫对植物的消化能力，使

其能够更有效的获取营养。Xia 等（2020）研究发现，当用抗生素（环丙沙星、左氧氟沙星、

甲硝哒唑混合物）去除斜纹夜蛾肠道共生菌后，其取食和生长能力显著降低，但重新回补肠

道共生菌后，取食和生长能力均可得到一定的恢复，这表明肠道共生菌在斜纹夜蛾取食、消

化和营养吸收过程中非常重要。同时宏基因组测序也显示，肠道共生菌编码大量参与消化、

解毒和营养供应的酶。Chen等（2021）采用混合抗生素（青霉素、庆大霉素、利福平和链

霉素）的人工饲料饲喂草地贪夜蛾幼虫，发现其肠道共生菌的组成和多样性呈现变化，主要

体现为厚壁菌门中的肠球菌属和魏斯氏菌属的丰度显著减少，同时，转录组分析表明，与对

照组相比，抗生素处理组发现有 1 394个差异表达基因，GO和 KEGG结果显示，抗生素诱

导的肠道共生菌失调会影响宿主能量产生、代谢和自噬-溶酶体信号通路等生物过程。李宏

伟等（2020）通过对草地贪夜蛾体内肠道共生菌进行分离及鉴定，筛选出贝莱斯芽胞杆菌

Bacillus velezensis和解淀粉芽胞杆菌 Bacillus amyloliquefaciens共 2 株纤维素降解细菌。蓖

麻蚕 Philosamia cynthiaricini（Boisduval.）肠道中也含有降解纤维素的菌株，分别为芽孢杆

菌（88.0%）、假单胞菌（8.0%）和肠球菌（4.0%）（MsangoSoko et al.，2021）。Dar等（2021）

采用平板法对棉铃虫 Helicoverpa armigera（Hübner）肠道共生菌进行分离及鉴定，共采集

到 25个具有降解纤维素的菌株，经验证发现，这些降解纤维素的菌株主要为克雷伯氏菌属。

以甘蔗为食的甘蔗螟 Diatraea saccharalis（Fabricius）幼虫肠道中分离出 5个菌属分别为克

雷伯氏菌属、寡养单胞菌属 Stenotrophomonas、微杆菌属、芽孢杆菌属和肠球菌属，它们具

有纤维素水解活性。当让幼虫自然取食未经预处理的甘蔗农业残留物时，芽孢杆菌属和克雷

伯氏菌属具有更高的纤维素分解能力，能够有效地代谢不溶性和可溶性纤维素，在降解甘蔗

生物量方面可能发挥更高的特异性或效率（Dantur et al.，2015）。Liang等（2018）研究表

明，从家蚕幼虫肠道中分离的蒙氏肠球菌 EMB156，在极端碱性条件下能够稳定且高效地将

多种碳源转化为乳酸，该代谢产物在工业生产生物塑料材料中具有重要的应用价值。

4.3 提高宿主昆虫的免疫防御

肠道共生菌在鳞翅目昆虫防御病原体（包括细菌、真菌、病毒和寄生虫）侵染过程中扮

演着关键角色，其中肠道共生菌的拮抗作用是宿主昆虫防御机制的重要组成部分。张志红等

（2020）研究发现，变栖克雷伯菌 Klebsiella variicola是草地贪夜蛾肠道中的优势菌种，对

青霉素、红霉素和氨苄西林表现出显著抗性。舞毒蛾 Lymantria dispar（Linnaeus）体内的粪

肠球菌 Enterococcus faecalis能够使宿主肠道酸化，可能抑制在碱性条件下活化的致病性毒

素，保护肠道（Dillon and Dillon，2004）。灰翅叶蛾 Spodoptera littoralis（Bulter）肠道中

的孟氏肠球菌 Enterococcus mundtii能产生一种对抗李斯特菌属 Listeria等革兰氏阳性病原体

的天然产物，同时维持宿主肠道共生菌的稳定性（Shao et al.，2017）。小菜蛾肠道中的肠



球菌属可以增强宿主对毒死蜱的抗性（Xia et al.，2018）。Jakubowska等（2013）研究指出

甜菜夜蛾 Spodoptera exigua Hiibner幼虫感染甜菜夜蛾核多角体病毒（SeMNPV）后，观察

到与免疫相关的转录物表达水平降低，同时肠道共生菌的负荷显著增加了 18.2倍，同时增

强了核多角体病毒的毒力、致病性和分散性。比较了含菌与无菌幼虫在感染核多角体病毒后

的反应，结果显示，含菌幼虫死亡速度更快，死亡率也更高。Tian等（2023）发现感染棉铃

虫核多角体病毒（HearNPV）后，棉铃虫幼虫的中肠共生菌负荷发生变化，主要表现为肠球

菌属数量增加，而其他大多数细菌属的数量减少，厚壁菌门取代变形菌门成为优势菌门。此

外，这种共生菌组成的改变与抑制双氧化酶 Duox产生的活性氧（ROS）有关，从而增强了

幼虫对核多角体病毒感染的免疫应答。Li 等（2016）探究了家蚕肠道共生菌的多样性与其

抗氟能力的关系，发现用氟化物处理的家蚕肠道共生菌数量显著降低，且不同抗氟品系的家

蚕肠道共生菌多样性存在差异。有研究报道家蚕微孢子虫 Nosema bombycis感染家蚕后，厚

壁菌门中的肠球菌属的丰度显著提高。特别是，粪肠球菌 LX10能够降低家蚕孢子的萌发率

和体内外感染效率。此外，与单独感染家蚕微孢子虫相比，当粪肠球菌 LX10与家蚕微孢子

虫同时口服给药时，观察到一系列基因（如 Akirin、Cecropin A、Mesh、Ssk、DUOX和 NOS）

的表达、过氧化氢和一氧化氮水平以及谷胱甘肽转移酶（GST）活性均有所恢复和改善（Zhang

et al.，2022a）。有研究指出，阿维菌素胁迫可以改变舞毒蛾幼虫肠道共生菌的结构和功能，

导致某些细菌和真菌功能类群的增加或减少，表明舞毒蛾肠道共生菌可能与宿主对阿维菌素

的抗性有关（Zeng et al.，2020d）。这些研究表明，肠道共生菌在鳞翅目昆虫的生理和免疫

防御中发挥着复杂而重要的作用。

4.4 调节宿主昆虫与植物的互作

鳞翅目植食性昆虫通过进化出多种机制来克服植物的防御机制，从而适应以特定寄主

植物为食。这些昆虫拥有一个复杂的肠道菌群群落，它在调控宿主与植物之间的互作关系方

面发挥着关键作用（Douglas，2013）。Xia 等（2017）利用小菜蛾肠道宏基因组测序，发现

阴沟肠杆菌 Enterobacter cloacae、阿氏肠杆菌 Enterobacter asburiae 和麦芽芳构康杆菌

Carnobacterium maltaromaticum参与植物细胞壁分解、植物酚类物质解毒和氨基酸合成，通

过这些肠道共生菌协同作用，使得小菜蛾更高效、更安全地利用植物资源，从而在不同植物

上生存和繁衍。植物会通过产生化感物质来防御昆虫的取食，而昆虫则依赖肠道共生菌

来克服这些防御机制。例如 Jones等（1981）研究了家蚕肠道共生菌与植物化感物质的关

系，发现 2-呋喃甲醛会抑制家蚕肠道共生菌的生长，减少其对宿主营养吸收的促进作用，

从而加剧 2-呋喃甲醛对幼虫生长的抑制作用。大豆体内含有大量蛋白酶抑制剂以抵御大豆

夜蛾 Anticarsia gemmatalis（Hübner）为害，而大豆夜蛾肠道中的芽孢杆菌属、肠球菌属和

葡萄球菌属 Staphylococcus等具有蛋白酶活性，能够帮助大豆夜蛾克服大豆中的蛋白酶抑制

剂，从而取食大豆，这种适应机制使得大豆夜蛾能够在含有蛋白酶抑制剂的环境中生存和繁

衍（Pilon et al.，2013）。小菜蛾肠道中的不动杆菌属 Acinetobacter sp. PSGB04显著促进了



油菜植株的根系生长、幼苗活力和干物质积累；假单胞菌属 Pseudomonas sp. PRGB06 对灰

霉菌 Botrytis cinerea、马铃薯炭疽病 Colletotrichum coccodes、胶孢炭疽菌 Colletotrichum

gleospoiroides、立枯丝核菌 Rhizoctonia solani和核盘菌 Sclerotia sclerotiorum的菌丝生长具

有抑制作用。PRGB06处理后的番茄植株呈现出显著的生长优势，其生长参数显著高于对照

组（Indiragandhi et al.，2008）。

4.5 帮助宿主降解有毒或有害物质

昆虫与肠道共生菌之间的共生关系在昆虫的环境适应性和进化中扮演着关键角色。特别

是部分昆虫依赖肠道共生菌降解塑料制品，如黄粉虫 Tenebrio molitor Mealworm、黑粉虫

Tenebrio obscurus Fabricius、超级蠕虫 Zophobas atratus（Fabricius）、印度谷螟 Plodia

interpunctella（Hübner）、小蜡螟 Achroia grisella F.、大蜡螟等，能够将塑料视为可利用的

碳源，并通过其肠道共生菌和自身分泌的消化酶的协同作用，对塑料进行有效的生物降解，

这一发现展现了昆虫惊人的环境适应性，同时能够深入理解昆虫如何通过肠道共生菌降解塑

料和其他有害物质。这有助于开发新的生物农药和生物防治策略，减少对化学农药的依赖。

Cassone等（2020）用低密度聚乙烯饲喂大蜡螟幼虫，借助 16Sr DNA高通量测序、代谢组

学、体外培养等技术，发现肠道内不动杆菌属对低密度聚乙烯有降解作用。Montazer等（2021）

从大蜡螟肠道中分离出纺缍形赖氨酸芽孢杆菌 Spindle shaped lysine bacillus、阿氏芽孢杆菌

Bacillus aeruginosa和氧化微杆菌 Microbacterium oxydans用于降解低密度聚乙烯，通过气相

色谱仪分析，发现有线性烷烃和其他未知低密度聚乙烯水解产物。也有研究指出，草地贪夜

蛾的幼虫能够通过取食聚氯乙烯（Polyvinyl chloride，PVC）塑料薄膜存活，这源于它们肠

道中克雷伯氏菌属所携带的解聚酶对聚氯乙烯有降解作用（Zhang et al.，2022b），这进一

步证实了肠道共生菌在塑料降解方面的多样性和有效性。昆虫肠道共生菌不仅可以降解塑料，

同时还能降解其他对昆虫有毒的物质并加以利用。例如小菜蛾肠道内的蜡样芽孢杆菌能够有

效降解茚虫威，降解率高达 20.0%，甚至可以利用该农药作为生长和代谢的能量来源，从而

维持其生命活动（Ramya et al.，2016）。肠道共生菌也可以帮助宿主降解有毒的次生代谢

物，舞毒蛾肠道内的红球菌属 Rhodococcus能够帮助宿主降解萜烯类次生代谢物，从而促进

宿主对含有萜烯化合物的食物的消化（Van der Vlugt-Bergmans and van der Werf，2001）。

同时，舞毒蛾幼虫肠道中不动杆菌属的多样性与其代谢膳食酚苷的能力呈正相关（Mason and

Raffa，2014）。

5 小结与展望

鳞翅目昆虫与肠道共生菌两者存在密切的共生关系，这种密切的联系使得肠道共生菌在

宿主昆虫的生长发育及生殖、营养代谢、免疫防御、调节与植物的互作、帮助宿主降解有毒

或有害物质等多个生理过程中发挥着关键作用；宿主昆虫则为肠道共生菌提供营养来源及生

存空间。这种互利互惠的共生关系有助于维持宿主昆虫内环境的平衡稳定，从而促进宿主健

康生长。



众所周知，鳞翅目昆虫包含极大数量的授粉昆虫和农林业害虫，对其肠道共生菌的研究

不仅有利于开发昆虫资源的应用，而且可从破坏昆虫肠道菌群稳态角度切入进行农林业害虫

防治。在最新的研究中，Zhang等（2024b）表明，入侵扩散到中国南部的美国白蛾浙江种

群依赖肠道共生菌 Bacteroides、Blautia和 Coprococcus提高了美国白蛾 Hyphantria cunea幼

虫在最适寄主水衫上的存活率，在美国白蛾适应新寄主植物的过程中起着关键作用。虽然研

究明确了特定菌属对寄主适应性的促进作用，但这些菌属如何与宿主的生理过程相互作用，

以及它们如何帮助幼虫耐受植物毒素等问题仍需深入研究，未来可以结合多组学技术（如

宏基因组学、代谢组学），进一步揭示肠道共生菌与宿主之间的互作机制，特别是肠道

共生菌如何帮助宿主耐受植物次生代谢产物。此外，在研究宿主昆虫与其肠道共生菌相

互作用时，还应充分考虑其他环境因素（如气候、土壤类型等）对宿主肠道菌群群落结

构的影响，而这些因素可能与寄主适应性存在复杂的交互作用。

近年来，关于鳞翅目昆虫肠道共生菌的研究取得了显著进展，特别是在害虫防控、

生态调控以及微生物互作等领域。例如在害虫防控方面，Wang 等（2024）的研究揭示

了鳞翅目害虫防御苏云金芽胞杆菌（Bt）杀虫蛋白的新机制，沉默 JAK/STAT 信号通路

的关键基因，可以增强害虫对 Bt 杀虫蛋白的敏感性，此外，结合 dsRNA 纳米颗粒和 Bt

菌株的混合制剂显著提高了对二化螟 Chilo suppressalis 的防治效果。新型生物杀虫剂（如

微生物制剂和植物衍生化合物）的开发，以及靶向农药递送系统（如纳米乳剂和控释制

剂）的创新，为减少农药对环境的影响提供了新的工具。

随着高通量测序技术、单细胞测序技术及代谢组学等先进技术的不断进步，对害虫肠

道菌群群落的动态变化及其功能的研究将更加深入。这将有助于揭示害虫适应环境变化

的机制，并为生态调控提供新的靶点。未来研究应（1）：积极挖掘和利用鳞翅目昆虫肠

道中具有特殊功能的共生菌资源，如产抗菌、抗药、特殊酶等活性物质的微生物菌株，这些

微生物资源在能源、植保、农业生产等领域具有广泛的应用前景，不仅为农业害虫的绿色防

控、生态修复及益虫资源的高效利用提供科学依据，还将为我们的生产生活带来更多便利和

效益；（2）：加强跨学科的前沿技术融合，如纳米生物技术、合成生物学及系统生物学等

手段，深入解析肠道共生菌群落与宿主昆虫之间复杂的分子互作网络，这不仅包括阐明微生

物如何影响昆虫的生长发育、免疫防御及环境适应性等生理过程，还将探索微生物在昆虫行

为调控、社会互动及种群动态等更高层次生态功能中的角色；（3）：建立更全面的肠道共

生菌功能数据库，结合大数据分析和人工智能预测模型，精准预测共生菌群落变化对昆虫种

群健康及生态系统平衡的影响。最终，这些深入且广泛的研究成果将为农业害虫的可持续管

理、生态平衡的维护以及新型生物农药和益生菌制剂的开发提供坚实的科学基础，推动昆虫

学、微生物学及生态学等相关领域的协同发展。
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