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　　摘要：为明确实验室内饲养的３个灰飞虱地理种群（云南楚雄、江苏南京、江苏建湖）共生菌 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的感染情
况以及Ｗｏｌｂａｃｈｉａ对灰飞虱生殖的影响，首先利用ＰＣＲ技术对这些种群的 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ进行检测，发现所有种群均感染
了Ｗｏｌｂａｃｈｉａ，楚雄、南京、建湖种群的感染率分别为９１．５％、６６．１％、８４．０％。接着用Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的ｗｓｐ基因的特异性引
物从３个地理种群中都扩增出１段５９９ｂｐ的基因片段，通过测序发现这３个种群的Ｗｏｌｂａｃｈｉａ具有完全相同的ｗｓｐ基
因序列，同属于Ｃｏｎ株系。最后，在严格的试验条件下对建湖种群的灰飞虱进行了杂交试验，结果表明：Ｗｏｌｂａｃｈｉａ对
灰飞虱生殖表现出高强度的单向胞质不亲和；Ｗｏｌｂａｃｈｉａ可能对宿主生殖具有负面影响；另外，研究还发现亲本双方全
部感染Ｗｏｌｂａｃｈｉａ时，其子代感染率仅为８２．１４％，Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的卵传率未达到１００％，这可能与Ｗｏｌｂａｃｈｉａ在灰飞虱种内
的垂直传播有关。
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　　沃尔巴克氏体（Ｗｏｌｂａｃｈｉａ）是存在于节肢动物体内的一
种立克次氏体共生菌，其分类地位属原核生物界、细菌门、变

形菌纲的 α亚纲、立克次氏体目、立克次氏体科、Ｗｏｌｂａｃｈｉａ
属，在宿主中通过细胞质遗传给下一代。据统计，目前有

１５％～２０％的昆虫感染了这类细菌，是迄今为止已知的最广
泛存在的胞内共生菌之一，遍及昆虫纲的十多个目，灰飞虱

（ＬａｏｄｅｌｐｈａｘｓｔｒｉａｔｅｌｌｕｓＦａｌｌèｎ）体内也有这种立克次氏体细
菌［１］。这类细菌能够对宿主进行生殖调控，引发宿主多种生

殖异常行为，导致细胞胞质不亲和（ｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｃｉｎｃｏｍｐａｔｉｂｉｌｉ
ｔｙ，ＣＩ）［２］、雌性化（ｆｅｍｉｎｉｚａｔｉｏｎ）［３－４］和孤雌生殖（ｐａｒｔｈｅｎｏｇｅｎ
ｅｓｉｓｉｎｄｕｃｉｎｇ，ＰＩ）［５－６］等现象，其中研究最多的是细胞胞质不
亲和现象。细胞胞质不亲和现象通常出现在２种交配情况，
即感染了Ｗｏｌｂａｃｈｉａ雄性个体与非感染的雌性个体交配（单
向ＣＩ），或与感染了不同品系的 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的雌性个体交配
（双向ＣＩ），这２类交配产生的后代在胚胎发育的早期就全部
或大部分死亡，而其他组合方式的交配则产生正常数目的子

代。通过对宿主生殖和适合度的调控，Ｗｏｌｂａｃｈｉａ能够稳定地
在种群间进行水平和垂直传播，这样Ｗｏｌｂａｃｈｉａ就能有效侵入
宿主群体并在宿主群体内扩散，在 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ扩散的同时，还
能带动与之相联系的其他细胞质因子在宿主群体间传播。

灰飞虱属同翅目（Ｈｏｍｏｐｔｅｒａ）飞虱科（Ｄｅｌｐｈａｃｉｄａｅ），是目
前影响我国水稻稳产、高产的主要害虫之一。其广泛分布于

东亚、东南亚、欧洲和北非等地，几乎遍及我国所有的稻区，包

括华南、华中、华北、东北以及西南稻区，其中以长江中下游和

华北稻区发生较多［７］。灰飞虱最具毁灭性的危害方式是传

播水稻条纹叶枯病，该病自２０世纪６０年代被发现以来，已在
１６个省、市、区均有发生，成为我国分布最广、危害最严重的
一种水稻病毒病，严重时可造成水稻大面积减产甚至

绝收［８］。

近年来，研究发现Ｗｏｌｂａｃｈｉａ能引起灰飞虱的生殖异常现
象［９］，为进一步明确实验室内饲养的不同灰飞虱地理种群共

生菌Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的感染情况，了解 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ对灰飞虱的生殖
调控作用，本试验利用ＰＣＲ技术对不同地理种群灰飞虱体内
的Ｗｏｌｂａｃｈｉａ进行检测，并对灰飞虱群体进行遗传杂交试验，
为了解Ｗｏｌｂａｃｈｉａ在宿主群体间的水平和垂直传播规律以及
近几年发生的灰飞虱再猖獗现象提供一定依据。

１　材料与方法

１．１　材料及饲养方法
供试灰飞虱成虫分别于２００１年５月采自云南省楚雄市、

２００９年５月采自江苏省南京市、江苏省建湖县，随后在人工
气候室内用武育粳３号稻苗分别饲养至今，饲养条件为温度
（２５±１）℃、相对湿度６０％、光照周期１６ｈ（日）／８ｈ（夜）。
１．２　灰飞虱总ＤＮＡ的提取

在装有单头灰飞虱成虫的１．５ｍＬ离心管内加入２００μＬ
研磨缓冲液（１００ｍｍｏｌ／ＬＮａＣｌ，２００ｍｍｏｌ／Ｌ蔗糖，ｐＨ值９．１
的１００ｍｍｏｌ／ＬＴｒｉｓ－ＨＣｌ，５０ｍｍｏｌ／ＬＥＤＴＡ，０．５％ ＳＤＳ，
１００μｇ／ｍＬ蛋白酶 Ｋ），研磨匀浆后再加入２００μＬ研磨缓冲
液混匀，６５℃温育 １ｈ，加入乙酸钾（８ｍｏｌ／Ｌ）至终浓度
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１ｍｏｌ／Ｌ，冰上静置３０ｍｉｎ，１２０００ｒ／ｍｉｎ离心１５ｍｉｎ，吸出上
清，加入２倍体积的无水乙醇，在－２０℃放置过夜，充分沉淀
ＤＮＡ，次日于１２０００ｒ／ｍｉｎ离心１５ｍｉｎ，干燥后溶解于 ３０μＬ
超纯水中。

１．３　ＰＣＲ检测灰飞虱体内的共生菌Ｗｏｌｂａｃｈｉａ
参考Ｚｈｏｕ等根据Ｗｏｌｂａｃｈｉａｗｓｐ基因序列设计的１对特

异性引物来检测灰飞虱是否感染共生菌［１０］，上游、下游引物

分别是：５′－ＴＧＧＴＣＣＡＡＴＡＡＧＴＧＡＴＧＡＡＧＡＡＡＣ－３′、５′－
ＡＡＡＡＡＴＴＡＡＡＣＧＣＴＡＣＴＣＣＡ－３′。２５μＬＰＣＲ反应体系组成
为：１５．３μＬｄｄＨ２Ｏ，２．５μＬ１０×Ｂｕｆｆｅｒ，２μＬ２５ｍｍｏｌ／Ｌ
ＭｇＣｌ２，２μＬｄＮＴＰｓ（各２．５ｍｍｏｌ／Ｌ），２μＬＤＮＡ模板，０．２μＬ
ＴａｑＤＮＡ聚合酶（大连ＴａＫａＲａ公司），上下游引物各０．５μＬ
（各１０μｍｏｌ／Ｌ）。ＰＣＲ反应条件为：９４℃预变性３ｍｉｎ；９４℃
１ｍｉｎ，５５℃ １ｍｉｎ，７２℃ １ｍｉｎ，共 ３５个循环；７２℃延伸
１０ｍｉｎ。扩增产物用琼脂糖凝胶电泳检测，在凝胶成像系统
下观察并记录结果。

１．４　序列测定
ＰＣＲ扩增产物经回收纯化后，送南京金斯瑞生物科技有

限公司测定序列。每个地理种群随机抽取５个已感染Ｗｏｌｂａ
ｃｈｉａ的样本进行序列测定，以它们的一致序列为准。
１．５　筛选 １００％感染和 １００％不感染 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的灰飞虱
品系

１．５．１　筛选１００％感染Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的灰飞虱品系　随机挑选
在建湖县田间采集的自然种群灰飞虱雌虫、雄虫各１头于一
次性透明塑料杯中进行配对产卵，配对２０对左右，１周后将
成虫挑出用ＰＣＲ检测Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的感染情况。待卵全部孵化
成若虫后，保留双亲都感染 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的后代继续饲养。待
Ｆ１代长至成虫时重复上述步骤进行继代饲养，从而获得
１００％感染Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的纯系（用“Ｗ＋”表示）。
１．５．２　筛选１００％不感染Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的灰飞虱品系　随机挑
选建湖县田间采集的自然种群灰飞虱，于０．１％四环素药水
浸泡的稻苗上饲养，连续继代饲养３代后用ＰＣＲ技术对灰飞
虱进行Ｗｏｌｂａｃｈｉａ检测，结果表明均不感染Ｗｏｌｂａｃｈｉａ，从而获
得１００％不感染Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的纯系（用“Ｗ－”表示）。
１．６　遗传杂交试验

为检验Ｗｏｌｂａｃｈｉａ对灰飞虱生殖的影响，选用江苏建湖种
群筛选出的２种灰飞虱品系进行遗传杂交试验，４种杂交组
合分别为：♀（Ｗ＋）×♂ （Ｗ＋）、♀（Ｗ－）×♂ （Ｗ－）、
♀（Ｗ＋）×♂（Ｗ－）、♀（Ｗ－）×♂（Ｗ＋）。

试验具体方法为：在每根玻璃试管中套入１头５龄灰飞
虱若虫，然后扎好试管口待其羽化，以确保用于杂交的雌虫、

雄虫都是未交配过的。将刚羽化的雌虫、雄虫各１头配对于
长有水稻苗的一次性透明塑料杯中，让其交配产卵５ｄ，每天
更换产卵稻苗，５ｄ后移走雌虫、雄虫，每个杂交组合至少有５
个重复，当卵孵化为若虫后，记录有效产卵量、卵孵化期、若虫

的发育历期、雌雄性比、后代感染率等结果，最后解剖用于产

卵的稻苗，记录产卵日期、未孵化卵量，从而得到不同组合灰

飞虱的产卵前期、总产卵量和孵化率。

１．７　数据整理和分析
每组杂交试验均至少设置 ５个重复，所得数据均采用

ＤＰＳ软件（７．０５版）中的 Ｔｕｋｅｙ多重比较方法进行单因素试

验统计分析，每组数据取平均值进行不同组合的差异显著性

比较。

２　结果与分析

２．１　Ｗｏｌｂａｃｈｉａ在灰飞虱种群中的感染情况及各种群 ｗｓｐ基
因序列比较

对３个灰飞虱种群中Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的感染情况进行检测，结
果显示，所有种群均感染 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ（表１），楚雄、南京、建湖
种群的感染率分别为 ９１．５％、６６．１％、８４．０％，３个种群
Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的感染率都较高。

表１　不同地理种群灰飞虱的Ｗｏｌｂａｃｈｉａ感染率

地理种群 总数（头） Ｗｏｌ＋（头） 感染率（％）
楚雄 ４７ ４３ ９１．５
建湖 ５０ ４２ ８４．０
南京 ５６ ３７ ６６．１

　　注：“Ｗｏｌ＋”表示感染了Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的灰飞虱。

　　用Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的ｗｓｐ基因特异性引物从３个地理种群中
都扩增出１段５９９ｂｐ的基因片段，测序后将各种群的基因片
段序列上传至 ＮＣＢＩ并获得 ＧｅｎＢａｎｋ登录号，分别为
ＪＮ１０４０５３（楚雄种群）、ＪＮ１０４０５４（建湖种群）、ＪＮ１０４０５５（南京
种群）。使用ＧｅｎｅＤｏｃ对３个地理种群灰飞虱体内Ｗｏｌｂａｃｈｉａ
的ｗｓｐ基因序列进行比较发现，这３个种群的Ｗｏｌｂａｃｈｉａ具有
完全相同的 ｗｓｐ基因序列，而且和 Ｃｏｎ品系 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的 ｗｓｐ
基因序列（ＧｅｎＢａｎｋ登录号 ＡＦ０２００８０）完全相同（图１）［１０］，
说明这３个种群的灰飞虱感染的Ｗｏｌｂａｃｈｉａ同属于Ｃｏｎ株系。
２．２　Ｗｏｌｂａｃｈｉａ对灰飞虱生殖的影响

在江苏建湖灰飞虱种群的杂交试验中，感染Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的
雄性灰飞虱与未感染Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的雌性灰飞虱交配后，每天观
察产卵稻苗都未发现若虫孵出，将稻苗保湿培养２周后解剖，
发现稻苗内有未孵化的卵；而其他３个杂交组合配对后８～
９ｄ就会发现有若虫孵化，说明它们均能正常交配并产生
后代。

从表２可以看出，是否感染Ｗｏｌｂａｃｈｉａ对灰飞虱的产卵前
期和卵孵化率没有显著影响，但对卵孵化期、有效产卵量、总

产卵量有显著影响。未感染 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的雌虫所产的卵孵化
期极显著长于感染Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的雌虫所产的卵；未感染Ｗｏｌｂａ
ｃｈｉａ的雄虫与未感染 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的雌虫交配产生的卵量显著
多于与感染Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的雌虫交配产生的卵量。
２．３　不同杂交组合后代若虫Ｗｏｌｂａｃｈｉａ感染率的比较

对３个杂交组合的所有后代进行 ＰＣＲ检测，以确定其后
代若虫的Ｗｏｌｂａｃｈｉａ感染率。为了保证 ＰＣＲ的准确性，每头
灰飞虱若虫均经过２～３次 ＰＣＲ检测，每个批次 ＰＣＲ均有清
水作为阴性对照，每次琼脂糖凝胶电泳均有ＤＮＡｍａｒｋｅｒ作为
分子量标记。从表２看出，雌成虫、雄成虫均感染 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ
的后代，后代感染率仅为８２．１４％；经过四环素处理后的雌成
虫、雄成虫后代，经检测均未感染Ｗｏｌｂａｃｈｉａ；感染雌虫和未感
染雄虫交配所产生的后代，感染率为５５．５６％。
２．４　不同杂交组合后代若虫各龄期发育历期的比较

由表３看出，３个杂交组合产生的后代，１、２、５龄若虫期
均没有显著差异，但由于３、４龄若虫期有极显著差异，因此整
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表２　不同杂交组合灰飞虱成虫繁殖力及后代Ｗｏｌｂａｃｈｉａ感染率的比较

杂交组合
产卵前期

（ｄ）
卵孵化期

（ｄ）
有效产卵量

（枚）

总产卵量

（枚）

孵化率

（％）
后代感染率

（％）

♀（Ｗ＋）×♂（Ｗ＋） １．６±０．３１ａ ６．４±０．３０ｂＢ ４２±６．６８ａｂ ５１±５．６２ａｂ ８０．０６±０．０６ａ ８２．１４
♀（Ｗ－）×♂（Ｗ－） １．７±０．１４ａ ７．５±０．１６ａＡ ６１±６．６６ａ ６５±５．９４ａ ９１．９５±０．０４ａ ０．００
♀（Ｗ＋）×♂（Ｗ－） ２．０±０．１５ａ ６．３±０．１８ｂＢ ３５±６．８３ｂ ４２±４．７６ｂ ７９．５９±０．０８ａ ５５．５６
♀（Ｗ－）×♂（Ｗ＋） ２．０±０．００ａ ４５±４．７３ａｂ

　　注：表中数据为平均值±标准误；同列数据后标有不同小写、大写字母分别表示经 Ｔｕｋｅｙ多重比较后差异显著（Ｐ＜０．０５）、极显著（Ｐ＜
０．０１）。表３同。

表３　不同杂交组合灰飞虱后代若虫各龄发育历期的比较

杂交组合
发育历期（ｄ）

１龄 ２龄 ３龄 ４龄 ５龄
若虫历期（ｄ）

♀（Ｗ＋）×♂（Ｗ＋） ３．０±０．１０ａ ２．２±０．１２ａ ２．４±０．１１ａＡ ２．５±０．１２ｂＢ ３．１±０．１５ａ １３．１±０．１７ｂＢ
♀（Ｗ－）×♂（Ｗ－） ２．９±０．０７ａ ２．０±０．１０ａ ２．１±０．０６ｂＡＢ ２．２±０．０９ｂＢ ３．４±０．１１ａ １２．７±０．０９ｂＢ
♀（Ｗ＋）×♂（Ｗ－） ３．１±０．１０ａ ２．４±０．２７ａ １．８±０．１５ｂＢ ３．４±０．４１ａＡ ３．６±０．４１ａ １４．３±０．７６ａＡ

个若虫历期表现出显著差异；雌虫、雄虫全部感染和全部未感

染Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的组合产生的后代，其若虫发育历期极显著短于
感染雌虫和未感染雄虫的组合（Ｐ＜０．０１）。

３　讨论

本研究用 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的 ｗｓｐ基因特异性引物从３个灰飞
虱地理种群中都扩增出１段５９９ｂｐ的基因片段。对楚雄、南
京、建湖３个地理种群灰飞虱体内Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的ｗｓｐ基因序列
进行比较发现，３个种群的 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ具有完全相同的 ｗｓｐ基
因序列，说明这３个种群感染的 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ同属 Ｃｏｎ株系，并
未表现地理隔绝现象；但在其他昆虫中，则报道过同种昆虫

Ｗｏｌｂａｃｈｉａ存在地理隔离的现象。Ｓｕｎ等对中国的橘小实蝇
（Ｂａｃｔｒｏｃｅｒａｄｏｒｓａｌｉｓ）种群中的４个Ｗｏｌｂａｃｈｉａ株系的ｗｓｐ基因
序列比对结果表明，它们分属于 Ｋｕｅ、Ｍｅｌ、Ｃｕｃ３个类群［１１］，

这说明中国的橘小实蝇种群中存在的Ｗｏｌｂａｃｈｉａ有地理隔绝。
在本研究中，灰飞虱体内的 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ同源性非常高，未表现

地理隔离现象，分析其可能的原因有２个：（１）灰飞虱不同地
理种群之间存在Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的横向水平传播；（２）灰飞虱不同
地理种群间由于扩散而存在种群的交流，Ｗｏｌｂａｃｈｉａ也随之而
扩散。

Ｗｏｌｂａｃｈｉａ作为节肢动物体内的一种内共生菌，研究得最
多的就是它能引发宿主生殖异常行为，其中最普遍和常见的

影响是诱导胞质不亲和（ＣＩ）。在本试验中，发现感染 Ｗｏｌｂａ
ｃｈｉａ的雄性灰飞虱与未感染 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的雌性灰飞虱之间交
配，所产的卵不能正常孵化，而感染 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的雌性灰飞虱
与未感染Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的雄性灰飞虱之间进行交配，能够产生后
代。这一现象证明了 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ对灰飞虱生殖表现出高强度
的单向胞质不亲和。崔建平等在室内饲养的灰飞虱群体中也

发现了这种胞质不亲和现象［１２］。

近年来的资料表明，Ｗｏｌｂａｃｈｉａ除了具有调控节肢动物宿
主生殖方式的作用外，对宿主的繁殖力、生长发育速度、成活

率、寿命等存在不同程度的影响。在本杂交试验中，
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Ｗｏｌｂａｃｈｉａ对产卵前期和卵孵化率没有显著影响，但对卵孵化
期、有效产卵量、总产卵量有显著影响。未感染 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的
雄虫与未感染Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的雌虫交配产生的卵显著多于与感
染Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的雌虫交配产生的卵；未感染 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的雄虫
与未感染Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的雌虫交配产生的后代发育历期极显著
短于与感染Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的雌虫交配产生的后代历期。这些数
据表明，未感染 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的灰飞虱个体具有生殖优势，
Ｗｏｌｂａｃｈｉａ可能对宿主生殖具有负面影响。Ｆｌｅｕｒｙ等也曾发
现，果蝇（Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａｓｉｍｕｌａｎ）的寄生蜂 Ｌｅｐｔｏｐｉｌｉｎａｈｅｔｅｒｏｔｏｍａ
工蜂被 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ感染后其生殖力降低 ８％［１３］。因为

Ｗｏｌｂａｃｈｉａ广泛存在于宿主生殖细胞中，有可能它的存在危害
了生殖细胞［１４］，最终导致了感染 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的灰飞虱产卵量
少于未感染的灰飞虱。

通过对３个杂交组合的后代若虫 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的感染率进
行检测，发现了一个值得关注的现象：感染了 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的雌
成虫、雄成虫的后代只有８２．１４％的感染率，并不是１００％感
染Ｗｏｌｂａｃｈｉａ，也就是说 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的卵传率未达到１００％，这
一结论与史文琦等的结论［１５－１６］一致，而与崔建平等提出的灰

飞虱室内种群的 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ经卵传播率为１００％的结论［１２］相

矛盾。推测可能的原因有３点：（１）与所使用的灰飞虱种群
差异有关，本试验采用的是江苏建湖灰飞虱种群，而崔建平等

采用的是云南灰飞虱种群；（２）可能是崔建平等用于检测
Ｗｏｌｂａｃｈｉａ感染率的样本数量不够多，导致未检测到 Ｗｏｌｂａ
ｃｈｉａ；（３）与Ｗｏｌｂａｃｈｉａ在宿主体内的分布部位有关，Ｗｏｌｂａｃｈｉａ
除了分布于灰飞虱的生殖组织外，还广泛分布于头、胸部肌

肉、中肠、唾液腺、消化道等非生殖组织中［１］。因此笔者推

测，分布于亲本生殖组织的Ｗｏｌｂａｃｈｉａ能１００％垂直传播给子
代，而非生殖组织中的 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ不能 １００％垂直传播给子
代，这就导致本试验中子代灰飞虱 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的感染率低
于１００％。

本试验中发现的胞质不亲和现象已经被研究得很普遍，

它的群体生物学和细胞学研究也有了相当的积累［１７］，且一些

影响ＣＩ表达的因素也得到了证实，但是其生化机理与科学应
用价值尤其是生物防治方面的应用前景还需要进一步探究；

另外，“Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的卵传率未达到１００％可能与 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ在
灰飞虱种内的垂直传播有关”假说和“Ｗｏｌｂａｃｈｉａ可能危害宿
主生殖细胞”假说也需要进一步验证，如先用荧光共焦显微

镜对宿主体内的Ｗｏｌｂａｃｈｉａ进行定位，确定是在生殖细胞中还
是非生殖细胞中，再根据共生位置设计杂交试验，以确定

Ｗｏｌｂａｃｈｉａ在灰飞虱种内的垂直传播规律。这些问题的解决
将会给Ｗｏｌｂａｃｈｉａ在害虫综合治理中提供更为广阔的前景。
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［１４］褚　栋，张友军，毕玉平，等．Ｗｏｌｂａｃｈｉａ属共生菌及其对节肢动
物宿主适合度的影响［Ｊ］．微生物学报，２００５，４５（５）：８１７－
８２０．　　

［１５］史文琦．灰飞虱体内 Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的感染特点及灰飞虱与 Ｗｏｌｂａ
ｃｈｉａ的系统发育研究［Ｄ］．扬州：扬州大学，２００８．

［１６］乐文静，史文琦，季英华，等．灰飞虱体内Ｗｏｌｂａｃｈｉａ的感染与其
携带水稻条纹病毒的相关性分析［Ｊ］．南京农业大学学报，
２０１１，３４（１）：４６－５０．

［１７］龚　鹏，沈佐锐，李志红．Ｗｏｌｂａｃｈｉａ属共生细菌及其对节肢动
物生殖活动的调控作用［Ｊ］．昆虫学报，２００２，４５（２）：２４１－
２５２．　　
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