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摘要：Serratia symbiotica是一种蚜虫的重要共生细菌。其与宿主的互作可归为自由生活、兼性共生与专性

共生 3种模式，因此可作为研究细菌与昆虫互作进化机制的重要模型。本文总结了有关 S. symbiotica的株

系分化、生活方式、与宿主互作及其作用机制的研究进展。不同株系的 S. symbiotica在基因组特征、宿主

分布、传播方式及宿主影响上存在较大差异，这为理解昆虫共生菌的多样性及其与宿主的共进化提供了新

视角。
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Abstract：Serratia symbiotica is an essential symbiotic bacterium in aphids. Its interaction with

hosts can be categorized into three modes: Free-living, Facultative symbiosis, and Obligate

symbiosis, making it a significant model for studying the evolutionary mechanisms of

bacterial-insect interactions. This article summarizes recent research progress on strain

differentiation, lifestyle characteristics, host interaction mechanisms, and functional roles of S.

symbiotica. Notable variations exist among different strains in genomic features, host distribution

patterns, transmission modes, and host impacts, offering novel perspectives for understanding the

diversity of insect symbionts and their co-evolution with hosts.
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生物，在长期的演化过程中，这些微生物与昆虫之间形成了复杂多样的相互关系。在漫长的

共同进化过程中，有部分细菌与昆虫宿主建立了共生关系。昆虫宿主为这些细菌提供营养和

栖息环境，而细菌则在宿主的生长发育及营养代谢过程中发挥重要作用（Sanchez-Contreras

and Vlisidou，2008）。根据与宿主互作的紧密程度，这些细菌可以分为三类。一类是自由

生活（Free-living）的细菌，该种细菌可以离开宿主而单独存活（Gupta and Nair，2020）。

一类是兼性（Facultative）共生菌或次级共生体，其与宿主的共生关系较为松散，宿主即使

在失去这类细菌后仍能正常存活，这些细菌通常只在特定环境下为宿主提供益处（Gupta and

Nair，2020）。另一类是初级共生体或专性（Obligate）共生菌，与宿主形成了高度依赖的

共生关系，宿主若失去这类细菌将无法正常生存或繁殖（Gupta and Nair，2020）。

Serratia symbiotica，即沙雷氏共生菌，是蚜虫的一种重要共生菌。根据与蚜虫宿主的关

系，S. symbiotica可分为自由生活、兼性共生和专性共生三类，因而成为研究细菌与昆虫相

互作用及其演化的重要模型。本文总结了有关 S. symbiotica的株系分化和与宿主互作的研究

进展。首先论述 S. symbiotica株系的多样化和基因组特征。然后描述不同株系 S. symbiotica

的分布与传播机制。最后比较 S. symbiotica对蚜虫宿主的多方面影响，包括对蚜虫生命史、

营养代谢与合成的调控，以及在热胁迫、免疫和解毒等逆境条件下对宿主的影响。

1 株系的分化

S. symbiotica是一种常见的蚜虫共生菌。最早在 1973年，McLean et al.（1973）与 Griffiths

et al.（1973）通过电子显微镜观察豌豆蚜 Acyrthosiphon pisum的共生体时发现了这一类围绕

在含菌体周围鞘细胞内的细菌（Griffiths and Beck，1973，McLean and Houk，1973）。基于

Buchner 定义的存在于含菌体细胞中的初级（primary）与次级（secondary）的共生细菌

（Buchner，1965），称这类细菌为次级共生菌（secondary（S）symbionts）（Griffiths and Beck，

1973，McLean and Houk，1973）。Unterman et al.（1989）对这类细菌的 16S rRNA序列进

行了测序研究，发现与肠杆菌科近缘（Unterman et al.，1989）。这类细菌因最初在豌豆蚜

中发现也被称为 PASS，意为“豌豆蚜的次级共生体”（pea aphid secondary symbiont）（Chen

and Purcell，1997）。通过 16S rRNA 序列分析，Sandström et al.（2001）发现其中一种 S

symbionts相较于 Buchnera及其他 S symbionts 存在一个特有的 R250F基因，故使用该基因

名的首字母 R将这种细菌称为 R-type S symbionts（Sandström et al.，2001）。基于 16S rRNAs

分子标记的亲缘关系分析，发现 S symbionts与肠道细菌属（Serratia）的亲缘关系较近（Fukatsu

et al.，2000，Sandström et al.，2001）。2005年，Moran等人（2005）根据国际分类命名系

统正式将其命名为 Candidatus Serratia symbiotica。

S. symbiotica的株系可根据其生活方式分为 3种类别，包括自由生活株系、兼性共生株

系和专性共生株系。自由生活的 S. symbiotica株系无法垂直传播，可以使用培养基分离培养。

目前已报道的自由生活株系有 5个，它们分别使用 863、868、TSA与 LB培养基从蚜虫体

内分离获得（Sabri et al.，2011，Grigorescu et al.，2018，Perreau et al.，2021，Du et al.，2022）。



基于全基因组分子标记的进化树显示 S. symbiotica的株系被划分成两个支系，其中所有自由

生活株系均属于支系 A（Perreau et al.，2021）。

图 1 基于全基因组的不同 Serratia symbiotica株系进化树

Fig. 1 Whole genome-based phylogenetic tree of different Serratia symbiotica strains
注：进化树重建方法参考 Du et al.（2022）。使用 Serratia marcescens株系 KS10的基因组（NCBI登录号：GCA_030291735.1）

作为外群。所有节点的自展值均大于 99。Note: The phylogenetic tree was reconstructed following the method described by Du et al.

(2022). The genome of Serratia marcescens strain KS10 (NCBI accession number: GCA_030291735.1) was used as the outgroup. All

nodes exhibited bootstrap values greater than 99.

兼性共生的 S. symbiotica 株系与蚜虫的共生关系较自由生活的株系更为紧密

（Manzano-Marín and Latorre，2016a），但不是蚜虫生存必需的共生菌（Oliver et al.，2010）。

由于兼性共生的 S. symbiotica与蚜虫宿主有多种方式的互作，因此有关该株系的研究较为丰

富，其中以 Tucson株系与豌豆蚜的互作研究为代表（Oliver et al.，2003，Burke et al.，2010，

Lamelas et al.，2011，Burke and Moran，2011b，Attia et al.，2022）。为探究兼性共生 S. symbiotica

株系的感染规律及其与宿主的互作，Tucson株系感染的蚜虫血淋巴也被使用来创造新的株

系，包括 5AR 与 LSR1-ss（Russell and Moran，2006，Burke and Moran，2011b）。所有兼

性共生的 S. symbiotica株系与自由生活株系相对近缘，均属于支系 A（Perreau et al.，2021）。

专性共生的 S. symbiotica株系与蚜虫共生关系最为紧密（Manzano-Marín and Latorre，

2016a）。研究表明，这类细菌与宿主及其主要共生体 Buchnera形成了复杂的功能互补关系，

被定义为“共专性”（co-obligate）（Lamelas et al.，2011，Manzano-Marín and Latorre，2016a）。

例如，专性共生株系 SCc通过保留核苷酸合成、脂质转运和代谢相关基因，弥补了 Buchnera

基因组退化导致的代谢缺陷，从而建立与宿主建立相互依赖的代谢网络（Lamelas et al.，

2011）。系统发育分析揭示了专性共生株系分化为支系 A和支系 B两支（Perreau et al.，2021）。

此外，Pons et al.（2022）通过系统发育分析在蚜虫科 3个亚科的 58个种中发现了若干可能

为专性共生的 S. symbiotica株系。

比较基因组研究发现，自由生活型 S. symbiotica 株系的基因组是所有类别中最大的



（Renoz et al.，2021）。这些株系保留了许多自由生活细菌的基因组特征，如毒力因子、氨

基酸和维生素合成通路、II型分泌系统（Type-II Secretion System）等（Renoz et al.，2017，

Renoz et al.，2021）。但相比于自由生活的 Serratia marcescens，自由生活的 S. symbiotica

株系存在假基因和移动元件的显著富集，说明它们的基因组在逐渐缩小（Renoz et al.，2021）。

此外，相比于专性生活的 S. symbiotica株系，自由生活的 S. symbiotica菌在保留 V型分泌系

统（Type-V Secretion System）的同时还保留了许多细菌中的关键毒力因子的 III型分泌系统

（Type-III Secretion System）（Puhar and Sansonetti，2014），可能通过更多的分泌途径来干

预宿主（Renoz et al.，2022a）。兼性共生型株系的基因组相较于自由生活型株系更小，表

现出更大程度的基因组衰减和假基因化（Burke and Moran，2011a）。但兼性共生株系的基

因组衰减程度一般低于专性共生型株系（Lamelas et al.，2011）。在功能互作方面，兼性共

生株系与宿主以及主要共生菌 Buchnera之间存在多方面的代谢互补关系，例如基于基因组

嘧啶、肽聚糖和核黄素相关合成基因的缺失与保留，推测兼性共生株系接受 Buchnera合成

的上游核苷来获取嘧啶，并可能接替 Buchnera合成肽聚糖和核黄素（Lamelas et al.，2011，

Monnin et al.，2020）。此外，兼性共生株系相比于专性共生株系保留了更完整的必需氨基

酸合成途径（Manzano-Marín and Latorre，2016a）。专性共生的 S. symbiotica株系一般基因

组衰减程度最大，表现出较高的假基因比例（Renoz et al.，2022a）和较小的基因组大小

（Manzano-Marín and Latorre，2016a）。例外的是专性共生的 Pl-LLN 株系有接近自由生活

型株系的基因组大小（Renoz et al.，2022a）。专性共生 S. symbiotica株系保留了 Buchnera

缺失的核苷酸合成、脂质转运等功能相关基因，而缺失了氨基酸前体合成相关的基因，推测

专性共生的株系对 Buchnera提供的氨基酸前体具有绝对依赖性（Lamelas et al.，2011）。专

性共生的某些 S. symbiotica株系保留了核黄素的合成功能，但这种功能仅限于专性共生的支

系 A（Monnin et al.，2020），这暗示了专性共生 S. symbiotica株系在演化模式上的分化。

值得关注的是专性共生株系 SCs，其基因组经历了广泛的假基因化，可能暗示了其已经历了

持续的共生体替换，无法再为宿主的必须营养物质合成做出贡献（Manzano-Marín et al.，

2018）。从自由生活型到专性共生型，S. symbiotica表现出逐步加深的基因组衰减与功能整

合，这种基因组进化特征能反映出 S. symbiotica与蚜虫宿主的关系从松散到紧密的变化。

2 在宿主中的分布与传播

自由共生的 S. symbiotica 株系均存在于常蚜亚科 Aphidinae，一般都分布于宿主肠道

（Renoz et al.，2015，Renoz et al.，2017，Pons et al.，2019c，Perreau et al.，2021，Pons et al.，

2022）。CWBI-2.3T株系还分布于唾液腺和口器（Skaljac et al.，2018，Skaljac et al.，2019）。

自由生活的 S. symbiotica株系的传播途径主要为水平传播。例如 CWBI-2.3T株系可以在被感

染宿主的蜜露中被检测到，同时未感染蚜虫在投入受感染蚜虫后发生了感染，暗示了其可通

过宿主的蜜露实现传播（Pons et al.，2019c）。同时，在受感染宿主取食过的植物中检测到

高载量的 CWBI-2.3T，且未受感染的蚜虫取食这些植物后感染了 CWBI-2.3T，说明 CWBI-2.3T



株系还可以通过植物作为媒介进行传播（Skaljac et al.，2019，Pons et al.，2019b）。除了蚜

虫蜜露和植物外，瓢虫取食携带 SsMj株系的蚜虫后，其排出的粪便中可检测到 SsMj，而这

些粪便可以重新感染蚜虫，说明 SsMj株系还能进入偏好食蚜瓢虫的肠道，并借助瓢虫粪便

传播（Du et al.，2023）。此外，在向蚜虫注射 HB1与 CWBI-2.3T株系的菌液后，在蚜虫早

期胚胎中可检测到 HB1，但感染的胚胎不能正常发育（Perreau et al.，2021）。

兼性共生的 S. symbiotica株系存在于常蚜亚科，并主要分布于宿主的鞘细胞与含菌体细

胞中（Fukatsu et al.，2000，Moran et al.，2005，Pons et al.，2022）。Tucson株系还分布于

肠道和卵巢（Perreau et al.，2021）。Buchnera通过含菌体细胞特异性胞吐作用实现垂直传

播，而 IS 株系也会随着囊胚后部细胞质内吞 Buchnera时进入胚胎，说明 IS株系可能利用

Buchnera的传播机制实现自身的垂直传播（Koga et al.，2012）。

专性共生的 S. symbiotica 株系分布在常蚜亚科、大蚜亚科 Lachninae 与毛蚜亚科

Chaitophorinae。专性共生的 S. symbiotica株系通常集中于宿主含菌体细胞中（Manzano-Marín

et al.，2017，Monnin et al.，2020，Pons et al.，2022）。其中，Pl-LLN株系不仅存在于含菌

体细胞，还分布于宿主的肠道、血淋巴、输卵管和鞘细胞（Renoz et al.，2022a，Renoz et al.，

2022b）。专性共生的株系以垂直传播的方式在宿主中世代传递（Renoz et al.，2022b）。

S. symbiotica 不仅存在于蚜虫，在其他昆虫中也有发现。例如在粉蚧中发现了 S.

symbiotica UESS2016（Scrascia et al.，2016），在木虱、棉铃夜蛾与蚂蚁中也分别检测到蚜

虫的 S. symbiotica（Sirviö and Pamilo，2010，Nakabachi et al.，2022，Sheibani et al.，2023）。

不同 S. symbiotica株系在分布和传播方式上的差异反映了它们与宿主不同程度的共生

关系，自由生活的 S. symbiotica株系只能在肠道及其周围区域存在，CWBI-2.3T与 HB1 株系

虽然可侵入早期胚胎但无法使蚜虫胚胎存活。相比之下兼性共生的 S. symbiotica与专性共生

的 S. symbiotica可以分布于蚜虫宿主的含菌体细胞及周围，可以随宿主垂直传播，展现出与

宿主更加深入的绑定关系。从自由生活、兼性共生到专性共生 S. symbiotica存在的多样化适

应路径，为研究共生菌在宿主体内的定位与功能提供了丰富的参考。

3 对宿主的影响

自由生活的 S. symbiotica株系通常对宿主适合度有负面影响。HB1和 CWBI-2.3T株系注

射后显著降低了蚜虫宿主的存活率，并抑制宿主胚胎发育（Perreau et al.，2021）。被CWBI-2.3T

感染后，宿主的产卵量减少（Pons et al.，2019a），而 24.1和 Apa8A1感染后导致宿主繁殖

时间缩短、寿命减少及成虫体重降低（Pons et al.，2019c）。相比之下，兼性共生的 IS 株系

对宿主存活率的影响较小，甚至可以在 Buchnera缺失的情况下部分维持宿主的生长与繁殖

（Koga et al.，2003，Koga et al.，2007）。然而，不同兼性共生株系对宿主的影响具有差异

性，例如 5AR株系在无逆境下显著降低宿主的发育、繁殖及体型（Tougeron et al.，2023），

而某些未命名的兼性共生株系则在感染宿主后能增加蚜虫宿主体重和繁殖力（Zhou et al.，

2021，Kang et al.，2022，Wang et al.，2024）。专性共生的 S. symbiotica株系则与宿主更加



深入绑定，一旦宿主失去专性菌株，将无法正常存活（Monnin et al.，2020）。自由生活、

兼性共生与专性共生的 S. symbiotica株系在宿主适合度影响上展现出由负面到依赖的渐变

特征，反映出其与宿主间从松散关联到深度绑定的演化趋势。

S. symbiotica 的不同株系通过调节宿主代谢途径对营养合成产生多方面影响。兼性

Tucson 株系感染的蚜虫血淋巴表现出精氨酸与丝氨酸浓度增加，同时多种糖类含量降低

（Burke et al.，2010）。其他兼性株系通过调节脂肪酸合酶 I的表达，显著影响宿主的脂肪

酸合成（Zhou et al.，2021），并受宿主 miR-3024/MRP4路径调控维生素 B6（Shang et al.，

2024）。此外，部分自由生活的 CWBI-2.3T株系分泌的多种酶类与植物蛋白消化相关，可能

增强宿主对植物的营养利用（Skaljac et al.，2019）。S. symbiotica在营养合成方面的影响随

株系共生类型演化呈现差异，自由生活株系通过分泌的途径介导宿主营养，兼性株系通过部

分营养合成通路实现对宿主代谢的调控，而专性共生株系更是在基因组层面与宿主协调，体

现出从自主合成到协同依赖的演化趋势。

S. symbiotica在宿主的高温适应、捕食者抵抗及免疫与解毒方面具有显著影响。在高温

适应方面，兼性 Tucson和 5AR株系保护宿主免受高温胁迫的影响（Burke et al.，2010），

相比于不含 S. symbiotica宿主，5AR株系感染的蚜虫在高温胁迫下展现了更高的发育速度、

产卵量与存活率（Russell and Moran，2006）。有研究发现兼性共生 S. symbiotica通过保护

Buchnera的DNA修复及其编码的 ibpA蛋白表达，提高宿主对热胁迫的耐受能力（Ling et al.，

2024）。野外研究显示，感染兼性共生 S. symbiotica株系的蚜虫比例在高温环境中显著增加

（Pons et al.，2022），反映了其适应性优势。捕食者抵抗方面，兼性 Tucson和其他株系减

少了寄生蜂的寿命、产卵数及捕食趋向性（Oliver et al.，2003，Attia et al.，2022）。此外，

兼性 S. symbiotica可通过调节植物内源性防御分子（如茉莉酸和水杨酸）及活性氧积累，间

接影响宿主的取食条件（Wang et al.，2020）。在免疫与解毒方面，自由生活株系 CWBI-2.3T

感染的宿主对杀虫剂的敏感性增加，感染 CWBI-2.3T的蚜虫在相同条件下取食含杀虫剂的食

物后，死亡率显著增加（Skaljac et al.，2018）。但感染 CWBI-2.3T的蚜虫宿主相较于未感

染的蚜虫，在感染 Zoophthora occidentalis后存活率并未显著下降，说明 CWBI-2.3T一定程

度上为蚜虫宿主提供针对昆虫病原真菌 Z. occidentalis 的保护（Pons et al.，2019a）。S.

symbiotica在宿主高温适应、捕食者抵抗及免疫与解毒中的多样化作用体现了 S. symbiotica

自由生活株系、兼性共生株系到专性共生株系的逐步协同进化，反映出其通过代谢调控、环

境适应及生态互动增强宿主生存能力的适应性策略。

4 研究展望

S. symbiotica的株系分化及其与蚜虫宿主互作方式的差异，反映出它们从自由生活到兼

性/专性共生的转变的演化过程。揭示 S. symbiotica与蚜虫互作的机制，将有助理解共生细

菌的多样化及其与昆虫共进化的现象。后续利用多组学和分子生物学的研究手段，可进一步

探讨 S. symbiotica与宿主互作的分子机制，例如通过基因编辑技术探究 S. symbiotica关键基



因的功能。通过比较 S. symbiotica不同株系对温度、营养、天敌胁迫等条件变化的响应，可

进一步探讨 S. symbiotica生活方式演变的生态学意义，例如探究 S. symbiotica不同株系对植

物-蚜虫-食蚜瓢虫三级营养关系互作的影响。此外，利用 S. symbiotica可被抗生素消除和特

定株系可分离培养的特性，可尝试探讨对 S. symbiotica干预而实现害虫控制的可能性。
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Appendix 1 Clade affiliation, lifestyle characteristics, distribution in aphids, transmission modes, and host impacts of different Serratia symbiotica strains. Clade A

and B defined according to Perreau et al. (2021)

株系

Strain

支系/生活方式

Clade/lifestyle

最初报道宿主

Initially reported host

基因组大小

（Mb）

Genome size

分布

Distribution

传播方式

Transmission route

对宿主影响

Influence to host

参考文献

Reference

CWBI-2.3T 支系 A/自由生活

（Clade

A/Free-living）

Aphis fabae 3.35 肠道、唾液腺、

口器（Gut,

salivary gland,

mouthparts）

植物介导、粪口传播、蜜

露传播（Plant-mediated,

fecal-oral transmission,

honeydew transmission）

降低产卵数、存活率（Reducing

egg production, survival rate）

Sabri et al., 2011, Pons et al., 2019a, Pons et al.,

2019c, Perreau et al., 2021

Apa8A1 支系 A/自由生活

（Clade

A/Free-living）

Aphis passeriniana 3.41 肠道（Gut） - 降低产卵数、繁殖时间、寿命、

成虫体重（Reducing egg

production, reproductive time,

lifespan, and adult body weight）

Grigorescu et al., 2018, Pons et al., 2019c

HB1 支系 A/自由生活

（Clade

A/Free-living）

Aphis gossypii 3.19 肠道（Gut） 粪口传播（Fecal-oral

transmission）

降低存活率（Reducing survival

rate）

Perreau et al., 2021

24.1 支系 A/自由生活

（Clade

A/Free-living）

Aphis fabae 3.21 - - 降低产卵数、繁殖时间、寿命、

成虫体重（Reducing egg

production, reproductive time,

lifespan, and adult body weight）

Pons et al., 2019c, Renoz et al., 2021

SsMj 支系 A/自由生活 Megoura crassicauda 3.58 肠道（Gut） 植物介导、粪口传播、蜜- Du et al., 2022, Du et al., 2023



（Clade

A/Free-living）

露传播、瓢虫粪便传播

（Plant-mediated,

fecal-oral transmission,

honeydew transmission,

ladybird frass

transmission）

Tucson 支系 A/兼性共生

（Clade

A/Facultative）

Acyrthosiphon pisum 2.79 鞘细胞、卵巢、

肠道（Sheath

cell, ovary, gut）

垂直传播（Vertical

transmission）

防御热激、降低被寄生率、宿主

寿命（Defense against heat shock;

reducing parasitism rate; host

lifespan）

Oliver et al., 2003, Burke et al., 2010, Burke and

Moran, 2011a, Perreau et al., 2021

IS 支系 A/兼性共生

（Clade

A/Facultative）

Acyrthosiphon pisum 2.82 含菌体细胞、鞘

细胞、血淋巴

（Bacteriocyte,

sheath cell,

hemolymph）

垂直传播（Vertical

transmission）

防御热激、补偿 Buchnera去除带

来的影响（Defense against heat

shock; compensating for the

effects of Buchnera removal）

Fukatsu et al., 2000, Koga et al., 2003, Koga et

al., 2012, Nikoh et al., 2019

SCt-VLC 支系 A/专性共生

（Clade A/Obligate）

Cinara tujafilina 2.49 含菌体细胞

（Bacteriocyte）

- 防御热激（Defense against heat

shock）

Manzano-Marín and Latorre, 2014, Martínez-Díaz

et al., 2016

AURT-53S 支系 A/专性共生

（Clade A/Obligate）

Aphis urticata 2.03 含菌体细胞

（Bacteriocyte）

- - Monnin et al., 2020

MCAR-56S 支系 A/专性共生

（Clade A/Obligate）

Microlophium carnosum 2.17 含菌体细胞

（Bacteriocyte）

- - Monnin et al., 2020

Sm Midelt 支系 A/专性共生

（Clade A/Obligate）

Sipha maydis 2.48 含菌体细胞

（Bacteriocyte）

- - Renoz et al., 2022a

Pl-LLN 支系 A/专性共生 Periphyllus lyropictus 3.15 含菌体细胞、鞘- - Renoz et al., 2022a, Renoz et al., 2022b



（Clade A/Obligate） 细胞、肠道、血

淋巴、输卵管

（Bacteriocyte,

sheath cell, gut,

hemolymph,

oviduct）

PLYR-94S 支系 A/专性共生

（Clade A/Obligate）

Periphyllus lyropictus 2.58 含菌体细胞

（Bacteriocyte）

- - Monnin et al., 2020

PERIS-14S 支系 A/专性共生

（Clade A/Obligate）

Periphyllus aceris 1.54 含菌体细胞

（Bacteriocyte）

- - Monnin et al., 2020

PCOLA-89S 支系 A/专性共生

（Clade A/Obligate）

Periphyllus acericola 1.66 含菌体细胞

（Bacteriocyte）

- - Monnin et al., 2020

Cinara cedri 支系 B/专性共生

（Clade B/Obligate）

Cinara cedri 1.76 含菌体细胞

（Bacteriocyte）

垂直传播（Vertical

transmission）

替代Buchnera的部分营养合成作

用（Replacing partial nutritional

synthesis functions of Buchnera）

Lamelas et al., 2011, Petersen and Tisa, 2013

STs 支系 B/专性共生

（Clade B/Obligate）

Tuberolachnus salignus 0.65 含菌体细胞

（Bacteriocyte）

- - Manzano-Marín et al., 2016b

SeCifornacula 支系 B/专性共生

（Clade B/Obligate）

Cinara fornacula 1.16 含菌体细胞

（Bacteriocyte）

- - Meseguer et al., 2017, Pons et al., 2022

SeCistrobi 支系 B/专性共生

（Clade B/Obligate）

Cinara strobi 2.43 含菌体细胞

（Bacteriocyte）

- - Manzano-Marín et al., 2018, Pons et al., 2022


