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　　摘要：通过对饲喂抗生素前后７龄思茅松毛虫幼虫肠道细菌变化的研究，进一步探索肠道菌群变化对其生长发育
的影响。采用传统的平板稀释涂布培养法从思茅松毛虫７龄幼虫肠道内分离纯化获得好氧细菌，对其进行多项生理
生化测定，利用１６ＳｒＤＮＡ基因扩增技术对所得菌株进行多样性分析。结果显示，饲喂抗生素前获得４种不同的单菌
落Ａ１、Ａ２、Ａ３、Ａ４，饲喂抗生素后获得５种不同单菌落Ｂ１（同Ａ２）、Ｂ２（同Ａ３）、Ｂ３、Ｂ４、Ｂ５，对获得的９株细菌进行基因
序列测定，结果得到以芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）、克雷伯菌属（Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａ）、赖氨酸芽孢杆菌属（Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）、微小杆菌属
（Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）等为主的肠道细菌。其中，饲喂抗生素前所得菌为芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）和克雷伯菌属（Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａ），
饲喂抗生素后细菌种类多了赖氨酸芽孢杆菌属（Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）及微小杆菌属（Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）。说明饲喂抗生素对松
毛虫肠道菌群有影响。
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　　思茅松毛虫（Ｄｅｎｄｒｏｌｉｍｕｋｉｋｕｃｈｉｉ），又称
!

色松

毛虫，隶 属 于 鳞 翅 目 （Ｌｅｐｉｄｏｐｅｒａ）枯 叶 蛾 科
（Ｌａｓｉｏｃａｍｐｉｄａｅ）松毛虫属（Ｄｅｎｄｒｏｌｉｍｕｓ），因最早是
在云南思茅发现而命名［１］，主要分布于云南、四川、

湖南、湖北、贵州等省［２］，在云南主要分布于安宁、

临沧、昌宁等地。思茅松毛虫是我国危害最为严重

的６种松毛虫之一，是我国分布最广、危害最重的针
叶类植物食叶害虫［３］，具有繁殖潜能大、数量波动

明显、迁移能力强、暴食性明显等特征［４］。当其大

面积暴发时，会使大量松科植物枯萎死亡，状如火

烧，严重影响相关地区的生态环境和旅游业，给当

地人们的生产生活带来极大不便［５］。

目前，对于思茅松毛虫的防治方法主要为营林

防治［６］、物理防治［７］、化学防治［８－９］及生物防治［１０］。

近年来，抗生素的使用，在昆虫体内产生了一定的

抗药性，成为新型的防治方式。有研究表明，

５００μｇ／ｍＬ利福霉素、庆大霉素、氨苄青霉素、链霉
素对家蚕的生长无显著影响［１１］；喂食抗生素后，红

棕象甲的肠道菌群结构发生了明显的改变［１２］；氯霉

素、氨苄青霉素和四环素对小菜蛾肠道的除菌能力

较差［１３］；抗生素影响了斜纹夜蛾的消化能力［１４］；四

环素处理后稻水象甲成虫体内的沃尔巴克体属显

著降低，而经四环素、庆大霉素处理对体内的细菌

无显著影响［１５］；杀蚜素对家白蚁具有致死作用，而

井冈霉素和庆丰霉素对家白蚁无显著作用［１６］。可

见不同种类的昆虫，其肠道群落组成和肠道微环境

不同，因此对抗生素的抵御能力有所不同。由以上

结果，本研究得出采用抗生素来饲喂思茅松毛虫，

可能会改变其肠道中的优势菌，使其种类发生变

化，因此研究饲喂抗生素前后思茅松毛虫幼虫肠道

菌的变化具有重要意义。

肠道是昆虫体内重要的消化系统，昆虫肠道菌

的种类会因宿主不同存在很大的差异［１７］。昆虫肠

道菌的种类还会因取食食物不同而表现出不同肠

道优势菌，不同昆虫肠道中的优势菌差别很大，这

些差别不仅体现在种类上，同时体现在数量上，这

些差异的存在对不同种类昆虫的生理、免疫等方面

具有重要作用［１８］。林晓丽以小菜蛾为研究对象，采

用传统纯培养法和 ＤＧＧＥ电泳法研究其肠道微生
物的多样性，发现幼虫肠道中分离得到的细菌最

多，且 沙 雷 氏 菌 属 （Ｓｅｒｒａｔｉａ）和 假 单 胞 菌 属
（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）占优势地位［１３］。思茅松毛虫为全变

态昆虫，要经过蜕皮、化蛹、羽化，这些变化过程中

—２１１— 江苏农业科学　２０２２年第５０卷第７期



肠道的外骨骼内膜要随变态过程蜕出，因此在思茅

松毛虫发育的每个阶段，其肠道需要重建。重建过

程中，肠道微生物也必然随之重建，因此，思茅松毛

虫幼虫肠道微生物的多样性具有很大的研究意义。

本研究从肠道细菌出发，探讨饲喂抗生素前后

思茅松毛虫肠道菌的变化，初步揭示抗生素对思茅

松毛虫肠道菌的改变和影响，为后续探讨菌群变化

抑制思茅松毛虫宿主的生长发育，从而进一步利用

抗生素开发新的杀虫剂提供依据和参考，最终达到

对思茅松毛虫防治的目的。

１　材料与方法

１．１　试验材料
试验时间为２０１８年７月至２０１９年３月。试验

地点为西南林业大学生命科学学院实验室。

思茅松毛虫７龄幼虫样本（图１）采自云南省安
宁市草铺镇森林地区（２４°３１′～２５°６′Ｎ、１０２°８′～
１０２°３７′Ｅ），平均海拔１９６８ｍ。根据安宁市森林的
情况在方圆１ｋｍ２范围内随机挑选１０个样品点，每
个样品点采集７头健康７龄幼虫，共计７０头，并连
同７龄幼虫所在的树枝带回实验室饲养，为后续研
究做准备。

１．２　分离培养基与试剂、容器
平板分离纯化培养基采用牛肉膏蛋白胨培养

基（ＮＡ）［１９］：牛肉膏３ｇ，蛋白胨１０ｇ，ＮａＣｌ５ｇ，琼脂
１５～２０ｇ，蒸馏水定容至１０００ｍＬ，ｐＨ值７．０～７．２，
１２１℃灭菌２０ｍｉｎ。

培养基及生理生化鉴定所用分析纯、化学试

剂，均购自西陇化工股份有限公司；Ｅｚｕｐ柱式细菌
基因组 ＤＮＡ抽提试剂盒，购自天根生化科技（北
京）有限公司；ＰＣＲ扩增体系试剂，购自硕擎生物科
技有限公司。

１．３　肠道细菌的分离纯化
选取５０头健康７龄幼虫，在恒温２２～２４℃、恒

湿８０％～８５％条件下用无菌水喂养幼虫，４０ｈ后待

其排空体内食物残渣后进行试验。将思茅松毛虫

幼虫置于冰上３～５ｍｉｎ，待其昏迷；采用７０％乙醇
擦拭虫体表面３０ｓ，０．２５％次氯酸钠冲泡１ｍｉｎ，无
菌水冲洗３次；将体表消毒好的虫子固定于无菌蜡
盘上，在无菌环境下操作，使用灭菌后的细尖钳将

昆虫腹部剖开，取出整个肠道，并立即用０．９％无菌
ＮａＣｌ溶液冲洗表面２次，然后将肠道取出后置于无
菌离心管中，向离心管中加入１ｍＬＰＢＳ缓冲液研磨
成匀浆、备用。

将上述肠道匀浆吸取１ｍＬ置于９ｍＬＰＢＳ缓冲
液中，稀释成１０－１，按照１０的倍数梯度稀释，制成
１０－２、１０－３、１０－４、１０－５的稀释液，吸取每个浓度稀释
液１００μＬ分别涂布于 ＮＡ培养基中，每个梯度涂３
个平板，作为试验组。取最后 １次清洗的无菌水
１００μＬ涂布于ＮＡ培养基上，作为空白对照。涂板
均匀后将培养平板倒置于３７℃培养箱中培养，３ｄ
后观察空白对照是否有菌落形成，若无菌落长出，

则选择单菌落数在３０～３００培养皿，根据涂有肠道
内容物悬液培养皿上的单菌落的不同特征，挑取单

菌落至新的ＮＡ培养基平板上，采用分区划线法进
行纯化，直至菌株形态基本一致，得到纯菌株。将

得到的菌种保藏于 ＮＡ斜面培养基中，４℃保存备
用。取利福霉素、氨苄青霉素、链霉素、庆大霉素各

０．５ｇ溶解于１０００ｍＬ无菌水中，配制成混合的抗
生素溶液，置于４℃冰箱备用。将配制的抗生素溶
液均匀喷洒于油杉叶片后放入培养皿中，待７龄松
毛虫食用１周后再提取其肠道细菌，方法同上，设置
３个重复。
１．４　７龄幼虫肠道可培养菌株的形态观察

将经分离纯化得到的纯菌株用平板划线法接

种于新的ＮＡ平板上，在３７℃下培养２４～４８ｈ，待
菌落长成后，参考《微生物学实验指导》［２０］对菌落

进行染色，并在显微镜下观察菌株的形态（图 ２、
图３），依据《常见细菌系统鉴定手册》［２１］对其特征
进行描述鉴定。

１．５　７龄幼虫肠道可培养菌株的生理生化鉴定
按照朱旭芬等的微生物生理生化鉴定方

法［２２－２３］，对分离纯化后所有菌进行淀粉水解、油脂

水解、明胶液化的生理生化测定及抗生素抗性测

定，包括氨苄青霉素、红霉素、新霉素硫酸盐和链霉

素的抗性测定。４种抗生素分别取 ５、５０、１００、
３００μｇ／ｍＬ等４个浓度进行抗性测定。对７龄幼虫
肠道细菌进行生理生化鉴定。
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１．６　７龄幼虫肠道细菌１６ＳｒＤＮＡ分子鉴定
１．６．１　肠道细菌基因组 ＤＮＡ提取及 ＰＣＲ扩增　
将１ｍＬ过夜培养的细菌菌液按照Ｅｚｕｐ柱式细菌基
因组ＤＮＡ抽提试剂盒提取７龄幼虫肠道细菌基因
组ＤＮＡ。提取出的细菌基因组 ＤＮＡ采用１．０％琼
脂糖凝胶检测，得到片段符合细菌基因组ＤＮＡ大小
后，将检测合格的ＤＮＡ产物作为１６ＳｒＤＮＡ序列扩
增模板。扩增引物［２３］选择正向引物２７Ｆ（５′－ＡＧＡＧ
ＴＴＴＧＡＴＣＣＴＧＧＣＴＣＡＧ－３′）和反向引物１４９２Ｒ（５′－
ＧＧＴＴＡＣＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ－３′）。ＰＣＲ扩增体系：
２５．０μＬ２×ＴａｑＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ；３．０μＬ模板ＤＮＡ；
１０．０μｍｏｌ／Ｌ正向引物 ２７Ｆ和反向引物 １４９２Ｒ各
１０μＬ；双蒸水补充至 ５０．０μＬ。ＰＣＲ扩增程序：
９４℃ 预变性 ５ｍｉｎ；９４℃变性 １ｍｉｎ，５６℃退火
１ｍｉｎ，７２℃延伸 ３ｍｉｎ，３０个循环；７２℃终延伸
５ｍｉｎ，－２０℃保存。取４．０μＬＰＣＲ扩增后的产物
用１％琼脂糖凝胶进行电泳检测，将检测合格的

ＰＣＲ扩增产物送至硕擎生物科技有限公司测序。
１．６．２　７龄幼虫肠道细菌系统发育树构建　测得
的序列通过ＤＮＡＭＡＮ６．０软件进行矫正及拼接，拼
接完成后的 １６ＳｒＤＮＡ序列在 ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．
ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／中与 ＧｅｎＢａｎｋ数据库中的序列进行
ＢＬＡＳＴ同源性比对，选出与菌株相似度最高的序
列，运用软件 ＭＥＧＡ７．０构建 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－Ｊｏｉｎｉｎｇ系
统发育树，自检法检测１０００次判定其分类学关系。

２　结果与分析

２．１　７龄松毛虫肠道好氧细菌的分离
７龄松毛虫中肠道匀浆悬液经倍比稀释涂布培

养后，松毛虫肠道细菌经４次划线纯培养后，饲喂抗
生素前获得４种不同的单菌落Ａ１、Ａ２、Ａ３、Ａ４，饲喂
抗生素后获得 ５种不同的单菌落 Ｂ１（同 Ａ２）、Ｂ２
（同Ａ３）、Ｂ３、Ｂ４、Ｂ５，表明抗生素饲喂能有效改变松
毛虫肠道菌群。
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２．２　７龄幼虫肠道细菌形态特征
由表１可知，９株菌株中多数菌株的革兰氏染

色结果呈阳性，仅有３株呈阴性。所有菌株均为杆

状；大部分菌株边缘整齐，Ａ１边缘呈锯齿状；所有菌
株在固体培养基上不透明。

表１　７龄幼虫肠道细菌的菌落形态特征

菌株编号 菌体特征 形状 颜色 边缘 透明度 其他特征

Ａ１ Ｇ＋，杆状 椭圆形扁平 灰白色 不整齐 不透明 表面粗糙，有褶皱

Ａ２ Ｇ－，杆状 圆形凸起　 灰白色 整齐 不透明 表面光滑湿润，富有黏性

Ａ３ Ｇ＋，杆状 圆形凸起　 白色 整齐 不透明 表面光滑湿润

Ａ４ Ｇ＋，杆状 圆形扁平　 白色 整齐 不透明 表面光滑湿润

Ｂ１ Ｇ－，杆状 圆形凸起　 灰白色 整齐 不透明 表面光滑湿润，富有黏性

Ｂ２ Ｇ＋，杆状 圆形凸起　 白色 整齐 不透明 表面光滑湿润

Ｂ３ Ｇ＋，杆状 圆形扁平　 白色 整齐 不透明 表面光滑湿润

Ｂ４ Ｇ＋，杆状 圆形扁平　 奶白色 整齐 不透明 表面光滑湿润

Ｂ５ Ｇ－，杆状 圆形扁平　 黄色 整齐 不透明 表面光滑湿润

２．３　松毛虫肠道细菌生理生化鉴定及多样性分析
经过聚类分析可知，在欧式距离３左右处，可将

９个细菌类群划分为２个遗传聚类组，Ｂ４、Ｂ５自成
一类，其他７个细菌类群为一类。其中，Ａ２、Ｂ１属于
一类，Ａ１、Ａ３、Ａ４、Ｂ２、Ｂ３属于一类（图４）。
　　结合生理生化指标（表２、图４）、细菌的形态特
征（图２）、菌落（图３）及显微形态特征（表１），查询
细菌鉴定手册后，将分离到的９种细菌初步鉴定为：
Ａ１、Ａ３、Ａ４、Ｂ２、Ｂ３均属于芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ

表２　７龄幼虫肠道可培养细菌的生理生化特征

菌株编号 Ａ１ Ａ２ Ａ３ Ａ４ Ｂ１ Ｂ２ Ｂ３ Ｂ４ Ｂ５

淀粉水解 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － －

油脂利用 － － － － － － － ＋ ＋

明胶水解 ＋ ＋ － ＋ ＋ － ＋ － ＋

５μｇ／ｍＬ红霉素 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ －

５０μｇ／ｍＬ红霉素 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

１００μｇ／ｍＬ红霉素 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － －

３００μｇ／ｍＬ红霉素 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － － －

５μｇ／ｍＬ链霉素 ＋ ＋ － ＋ ＋ － － － －

５０μｇ／ｍＬ链霉素 － ＋ － ＋ ＋ － － － －

１００μｇ／ｍＬ链霉素 － ＋ － － ＋ － － － ＋

３００μｇ／ｍＬ链霉素 － ＋ － － ＋ － ＋ － －

５μｇ／ｍＬ氨苄青霉素 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

５０μｇ／ｍＬ氨苄青霉素 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ －

１００μｇ／ｍＬ氨苄青霉素 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ －

３００μｇ／ｍＬ氨苄青霉素 ＋ － ＋ ＋ － ＋ ＋ － －

５μｇ／ｍＬ新霉素硫酸盐 － ＋ － － ＋ － － － －

５０μｇ／ｍＬ新霉素硫酸盐 － － － － － － － － －

１００μｇ／ｍＬ新霉素硫酸盐 － － － － － － － － －

３００μｇ／ｍＬ新霉素硫酸盐 － － － － － － － － －

　　注：“＋”表示阳性，“－”表示阴性。
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ｓｐ．），Ａ２、Ｂ１为克雷伯菌属（Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａｓｐ．），Ｂ４为赖
氨酸芽孢杆菌属（Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓｓｐ．），Ｂ５为微小杆菌
属（Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．）。部分菌株因为菌种形态
过于相似，需进行后续分子生物学鉴定。

２．４　７龄幼虫肠道可培养细菌１６ＳｒＤＮＡＰＣＲ扩增
结果

分离纯化的思茅松毛虫肠道细菌的基因组

ＤＮＡ检测合格后，用１．０％琼脂糖凝胶电泳检测，由
图５可知，在凝胶成像系统中从左到右１０个条带
分别为ｍａｒｋｅｒ、Ａ１、Ａ２、Ａ３、Ａ４、Ｂ１、Ｂ２、Ｂ３、Ｂ４、Ｂ５，

ＰＣＲ扩增条带清晰，均在１５００ｂｐ左右。将ＰＣＲ产
物送至硕擎生物科技有限公司进行测序。

２．５　７龄幼虫肠道可培养细菌１６ＳｒＤＮＡ分析结果
将所获 ９种细菌形态 ７龄幼虫肠道细菌 １６Ｓ

ｒＤＮＡ序列在 ＧｅｎＢａｎｋ中注册，获得 ＧｅｎＢａｎｋ登录
号，由表３可知，分离到７龄幼虫肠道细菌与相应菌
株的１６ＳｒＤＮＡ序列相似度在 ９７％ ～１００％之间。
隶属于４个属、７个类群，初步鉴定结果如下：Ａ１为
芽孢杆菌属的枯草芽孢杆菌（Ｂ．ｓｕｂｔｉｌｉｓ）；Ａ２（同
Ｂ１）为 克 雷 伯 菌 属 的 催 产 克 雷 伯 氏 菌 （Ｋ．
ａｏｘｙｔｏｃａ）；Ａ３（同 Ｂ２）为芽孢杆菌属的短小芽孢杆
菌（Ｂ．ｐｕｍｉｌｕｓ）；Ａ４为芽孢杆菌属的空气芽孢杆菌
（Ｂ．ａｅｒｉｕｓ）；Ｂ３为芽孢杆菌属的高地芽孢杆菌（Ｂ．
ａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ）；Ｂ４为赖氨酸芽孢杆菌属的木聚赖氨酸
杆菌（Ｌ．ｘｙｌａｎｉｌｙｔｉｃｕｓ）；Ｂ５为微小杆菌属的金橙黄
微小杆菌（Ｅ．ａｕｒａｎｔｉａｃｕｍ），相似度均＞９７％。这些
思茅松毛虫７龄幼虫肠道细菌均不能够确定其真正
的种属地位，需要做进一步研究以鉴定其分类学

地位。

表３　７龄幼虫肠道细菌ＧｅｎＢａｎｋ登录号及最大相似菌株

菌株 相似性最高的种 序列号
相似性

（％）

Ａ１ 枯草芽孢杆菌（Ｂ．ｓｕｂｔｉｌｉｓ） ＭＫ３６７７９０．１ ９８．７２

Ａ２（Ｂ１） 克雷伯氏菌（Ｋ．ｏｘｙｔｏｃａ） ＭＫ２８２８９０．１ ９７．４８

Ａ３（Ｂ２） 短小芽孢杆菌（Ｂ．ｐｕｍｉｌｕｓ） ＪＱ７７３３５０．１ ９８．４５

Ａ４ 空气芽孢杆菌（Ｂ．ａｅｒｉｕｓ） ＭＨ２６０９３４．１ ９７．６３

Ｂ３ 高地芽孢杆菌（Ｂ．ａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ） ＭＨ４９７６１５．１ ９８．２２

Ｂ４ 木聚赖氨酸杆菌（Ｌ．ｘｙｌａｎｉｌｙｔｉｃｕｓ） ＫＸ８３２６８４．１ ９７．８９

Ｂ５ 金橙黄微小杆菌（Ｅ．ａｕｒａｎｔｉａｃｕｍ） ＫＦ０７００７５．１ ９７．３１

２．６　系统发育树
将７龄幼虫肠道细菌的１６ＳｒＤＮＡ序列进行系

统发育进化分析，构建系统发育树，由图６可知，思
茅松毛虫７龄幼虫肠道可培养细菌归属于２个大类，
第一大类为厚壁菌门，分别为芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ｓｐ．）、赖氨酸芽孢杆菌属（Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓｓｐ．）、微小
杆菌属（Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．）；第二大类为变形菌
门，为克雷伯菌属（Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａｓｐ．）。从系统发育树
状观察，这７株菌属于４个属，其中芽孢杆菌属可能
是７龄思茅松毛虫肠道细菌中的优势菌株。

４　结论与讨论

采用传统培养方法对松毛虫肠道菌进行分离

培养，饲喂抗生素前后共得到７株细菌，经过测序后

结果属于芽孢杆菌属、克雷伯菌属、赖氨酸芽孢杆

菌属和微小杆菌属。其中，６株细菌（Ａ１、Ａ３、Ａ４、
Ｂ３、Ｂ４、Ｂ５）归类于厚壁菌门，另外１株（Ａ２）归类于
变形菌门，这与其他鳞翅目昆虫舞毒蛾、棉铃虫、家

蚕等基本一致，说明厚壁菌门和变形菌门细菌在麟

翅目昆虫中普遍存在。

课题组前期已对采自普洱市宁洱县磨黑镇健

康的思茅松毛虫７龄幼虫做了关于肠道细菌的研
究［２４］，研究表明，采自宁洱县的７龄幼虫肠道细菌
共分离得到１４种细菌，隶属于３个属，而采自安宁
地区的７龄幼虫分离到４株肠道细菌，隶属于２个
属、４个类群。从宁洱县采集的７龄幼虫的优势菌
属为肠杆菌属（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｅｒｓｐ．），而从安宁地区采
集的７龄幼虫的优势菌属为芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ
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ｓｐ．），说明不同地区的思茅松毛虫具有不同的优势
菌属，也有不同的菌种。

在饲喂抗生素后，７龄思茅松毛虫幼虫肠道细
菌的菌种发生变化，从生态学方面分析其原因可能

是抗生素影响了松毛虫肠道菌中生态位的优势菌

种，使肠道菌中生态位的优势菌种发生了变化，而

原来的优势菌种不再占据生态位，从而导致菌种的

变化；或者是抗生素破坏了肠道中的一些竞争性

菌，使肠道中产生了另外一些菌，从而使肠道菌的

菌群结构发生了变化，进而导致菌种种类变多。

对７龄思茅松毛虫饲喂利福霉素、庆大霉素、氨
苄青霉素、链霉素所配制成的混合抗生素溶液，其

肠道群落细菌组成主要为变形菌门、厚壁菌门，而

其他菌门未检出，说明７龄思茅松毛虫肠道中的其
他菌门在其肠道环境中对抗生素较敏感。肠道中

的部分优势菌群被抑制后，其他不受抗生素作用的

菌群成为优势物种。而饲喂抗生素后芽孢杆菌属

仍为优势物种，说明芽孢杆菌属在７龄思茅松毛虫
幼虫肠道环境中对 ５００μｇ／ｍＬ利福霉素、庆大霉
素、氨苄青霉素、链霉素的共同作用有很强抗性。

近年来，随着分子生物学技术的发展，可不依

赖纯培养通过宏基因学技术［２５－２６］直接对肠道细菌

的总ＤＮＡ进行提取，进而分析出整个肠道的细菌种
类，为研究昆虫的肠道资源库提供全面的研究基

础。因此，通过纯培养技术分离得到的７龄幼虫肠
道细菌只是其中很少的一部分，需要结合宏基因组

技术，才能得到较为全面的细菌类群。

思茅松毛虫是林业重要的害虫，对其肠道微生

物的研究，不仅可以补充昆虫肠道微生物资源库，

还可以据此进一步分析肠道细菌对昆虫生长发育

的影响，最终得到防治思茅松毛虫的生物制剂，从

而减少林业害虫的危害。
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春芝麻娇驼跷蝽的发生与分布指标

任向辉１，赵庆杰１，２，崔建新１，余　昊１，时文举１

（１．河南科技学院资源与环境学院／新乡市农作物重大有害生物防控重点实验室，河南新乡４５３００３；

２．陕西省农业广播电视学校富平县分校，陕西富平７１１７００）

　　摘要：对３块春芝麻地的娇驼跷蝽进行２年不同月份密度、终花期空间分布以及寄主植物的株高、穗长、蒴果数、
叶片均长等生态因子的调查，对该害虫６月发生量数据进行分布型指标计算与序贯抽样研究，结合相关环境因子数据
进行了对应分析（ＣＡ）、Ｒ语言随机森林（ＲＦ）模型分析与发生因素的加权列联表分析。结果表明，此虫在春芝麻田为

弱聚集分布型，Ｍ－Ｍ回归方程为Ｍ ＝４．７１＋１．５２Ｍ（ｒ＝０．９２），其密度与月平均气温、降水量的二元线性回归方程
为ｙ（密度）＝１４．８２ｘ１（均温）＋４．３１ｘ２（降水量）－２２７．６６（Ｒ＝０．９９）。对应分析与随机森林模型分析表明娇驼跷蝽在

春芝麻植株上的个体数与植株株高负相关而与叶片长度呈正相关，借助软件绘出 ＣＡ和 ＲＦ分析的各因子二维效应
图。此外加权列联表分析表明株高与叶长指标深度影响此虫发生水平，结合泡桐数据可看出此虫发生与环境关联度

高，可借助其芝麻发生数据预测乔木发生密度。此虫食性杂、春季增长率惊人，特殊生境应警惕暴发性流行。
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其喜在芝麻果穗上聚集，木槿较多的蓉城成都春季

它是随处可见的 “城市害虫”［１］。该虫生活史短、

食性杂、春季增长率高且迁移距离远，体型细小、飞

行快且天敌较多，种群年际动态规律复杂，所以它

一般不被关注，近２０年国内外研究文献几乎空白，
笔者没查到它在寄主植物丰富且气候很适宜其生

存的江苏地区的近期文献［２－４］。该虫是多种植病传

播的媒介，试验表明其携带泡桐丛枝病类菌体后侵
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