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　　摘要：通过比较分析对食用玉米叶的草地贪夜蛾与黏虫体内肠道共生菌进行比较分析，研究玉米叶内生细菌的组
成与草地贪夜蛾和黏虫肠道微生态的相互关系。选用玉米叶饲养的草地贪夜蛾和黏虫，通过１６ＳｒＤＮＡ全长扩增子测
序，比较分析其肠道菌群多样性和丰富度。由α多样性研究结果可知，草地贪夜蛾和黏虫肠道菌群多样性、物种丰富
度比较接近；β多样性分析结果也表明，草地贪夜蛾和黏虫肠道菌群落结构相似性较高。ＫＥＧＧ通路功能预测结果表
明，草地贪夜蛾和黏虫肠道菌群中均以代谢功能占比最高，主要涉及糖类代谢、氨基酸代谢和能量代谢。同样取食玉米

叶的草地贪夜蛾和黏虫的肠道细菌在门水平上的核心菌群相同，在属水平上的优势菌属丰度和物种多样性差异不大，群

落结构相似度高，菌群功能差异不显著，其原因可能是物种遗传特点相似、取食食物和生长环境中微生物种类相同。
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　　草地贪夜蛾（Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａｆｒｕｇｉｐｅｒｄａ），又名秋黏
虫、行 军 虫，属 鳞 翅 目 （Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ）、夜 蛾 科
（Ｎｏｃｔｕｉｄａｅ），是原产于美洲的重要的农业入侵害
虫，危害禾本科、豆科和菊科等７６科３５３种植物，具

有飞行能力强、繁殖速度快、迁徙速度快等特点。

该虫于２０１９年１月１１日入侵我国云南省［１－４］，随

后迅速扩散至２６个省（市、区），对我国农业生产造
成了巨大的威胁。黏虫（Ｍｙｔｈｉｍｎａｓｅｐｅｒａｔａ）属鳞翅
目（Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ）夜蛾科（Ｎｏｃｔｕｉｄａｅ），是一种多食性、
暴发性害虫，喜食禾本科作物［５－８］。田间调查发现，

草地贪夜蛾与黏虫形态相近，常在我国重要的粮食

作物玉米上分布，防治不及时的区域虫害发生严

重，影响玉米产量。

有人就草地贪夜蛾与黏虫的幼虫和成虫的形

态差异进行了很多研究，为草地贪夜蛾的准确鉴别
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和田间调查提供依据［９－１２］。与草地贪夜蛾、黏虫外

部生态学、生物学研究相比，关于两者肠道微生物

差异的研究还比较少。大量微生物栖居在昆虫肠

道内，形成肠道的微生态系统，而昆虫肠道的微生

物种类和丰富度因食物、地区和生长发育等不同而

出现差异，同一地区以相同食物为食的不同昆虫间

肠道微生物有较大差异［１３－１５］。徐天梅等发现，从云

南２个不同地区采集的草地贪夜蛾肠道内可培养的
优势菌属种类有一定的相似性之处［１６］。顾偌铖等

采用分离培养鉴定法研究草地贪夜蛾与黏虫肠道

菌群时发现，草地贪夜蛾和黏虫虽然生长在相同的

环境中且食用相同的食物，但肠道细菌组成差异很

大［１７－１８］。草地贪夜蛾、黏虫的生态位和寄主范围相

似，这可能使得这２个物种的肠道微生物具有一定的
相似性，两者同时入侵将加重危害程度。

本研究比较草地贪夜蛾、黏虫肠道细菌群落结

构和多样性差异，预测其肠道代谢途径的功能，以

获得它们在肠道微生物和代谢途径方面的异同，并

探讨２种害虫与玉米叶内生菌间的关系，研究结果将
为探索肠道微生物在生物防治方面的研究奠定基础。

１　材料与方法

１．１　供试虫源
２０２２年８月从四川省农业科学院新都基地将

草地贪夜蛾与黏虫采回室内，在智能光照培养箱

（鸿科ＧＨＰ－１６０中国）中以恒温（２７±１）℃、相对
湿度７５％、光—暗周期为１６ｈ—８ｈ的条件，采用室
外种植的玉米叶片在养虫盒中饲养，分别记为 Ｓｆ组
和Ｍｓ组，各取４个平行。
１．２　肠道解剖

将收集的９日龄试虫转移至新的离心管中，在
饲养环境下饥饿处理２４ｈ，使试虫体内的肠道菌群
达到相对稳定的水平。将饥饿处理后的试虫采用

无菌水清洗１遍，置于７５％乙醇中浸泡２ｍｉｎ，然后
用无菌水冲洗去除残留的乙醇。在无菌条件下完

整地取出肠道，置于无菌离心管中，采用液氮速冻，

于 －８０℃ 冰箱内保存、待用。
１．３　试虫肠道共生菌群与玉米叶内生菌１６ＳｒＤＮＡ
全长扩增子测序

采用ＣＴＡＢ法提取试虫肠道菌群与玉米叶内生
菌的基因组ＤＮＡ，测定 ＤＮＡ浓度，并用琼脂糖凝胶
电泳检测 ＤＮＡ的完整性。ＰＣＲ全长扩增，产物纯
化，构建 ＳＭＡＲＴｂｅｌ文库，ＰａｃＢｉｏ上机进行高通量

测序。

１．４　数据分析
ＰａｃＢｉｏ下机数据通过美国太平洋生物科学公司

（ＰａｃＢｉｏ）ＳＭＲＴ分析软件导出 ｂａｍ 文件。按
ｂａｒｃｏｄｅ区分样本后进行操作分类单元（ＯＴＵ）聚类
和物种分类分析。根据ＯＴＵ聚类结果，对每个ＯＴＵ
的代表序列进行物种注释，得到对应的物种信息和

基于物种的丰度分布情况；对ＯＴＵ进行样品复杂度
分析（α多样性指数），得到样品内物种丰富度、
Ｓｈａｎｎｏｎ指数、辛普森指数、Ｃｈａｏ１指数、ＡＣＥ指数、
覆盖度和谱系多样性指数；对ＯＴＵ进行多序列比对
（β多样性指数），得到不同样品和分组的群落结构
差异，以无度量多维标定法（ＮＭＤＳ）降维图展示；用
ＬＥｆＳｅ分析方法对分组样品的物种组成和群落结构
进行差异显著性检验，以 ＬＤＡ值分布柱状图展示。
采用ＫＥＧＧ数据库预测草地贪夜蛾与黏虫幼虫肠
道菌群功能，通过对每个 ＯＴＵ进行 ＫＥＧＧ功能注
释，获得ＯＴＵ在ＫＥＧＧ各功能水平的注释信息。

２　结果与分析

２．１　菌群ＯＴＵ物种注释及相对丰度差异
由图１可知，草地夜贪蛾（Ｓｆ）共获得５６２７６条

有效的细菌序列和１８５个 ＯＴＵ，通过物种注释后获
得１６门和１１８属；黏虫（Ｍｓ）共获得４４５９１条有效
的细菌序列和２３２个ＯＴＵ，通过物种注释后获得１１
门和９３属；玉米叶（Ｚｍｌ）共获得５１９２７条有效的细
菌序列和４３个 ＯＴＵ，通过物种注释后获得５门和
１９属。草地贪夜蛾、黏虫和玉米叶片共注释到 １９
个门和１５８个属。
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　　 由图 ２可知，在门分类水平，变形菌门
（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、拟杆菌门
（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）和酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）是 Ｓｆ组
和Ｍｓ组细菌菌群的主要门。厚壁菌门是Ｓｆ组和Ｍｓ
组中相对丰度最高的门，其在Ｍｓ４组中的相对丰度显
著高于其余各组。变形菌门是Ｓｆ组和Ｍｓ组中的第

二大门，其在Ｍｓ２组的相对丰度显著高于其余各组。
另外，酸杆菌门在Ｍｓ１组的相对丰度显著高于其余各
组，拟杆菌门在Ｓｆ２组的相对丰度显著高于其余各组。
玉米叶内共生菌主要是蓝细菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）
（９１０７％），其次是厚壁菌门（６．４８％）和变形菌门
（２３６％），其余门的相对丰度均低于０．１％。

　　在属分类水平中，肠球菌属（Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ）、苍
白杆菌属（Ｏｃｈｒｏｂａｒｃｔｒｕｍ）和沙雷氏菌属（Ｓｅｒｒａｔｉａ）
是Ｓｆ组和Ｍｓ组细菌菌群的主要属。由图３可知，
Ｓｆ组肠道中肠球菌属的相对丰度（３５．２３％）明显高
于Ｚｍｌ和 Ｍｓ组肠道中的相对丰度（分别为００１％

和３０．０２％）；在Ｍｓ组肠道中沙雷氏菌属的相对丰
度（１６．５７％）明显高于Ｚｍｌ和Ｓｆ组肠道中的相对丰
度（分别为 ０．０１％和 ７．２１％）；而 ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿
Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ在Ｚｍｌ和Ｓｆ组中均检测出一定的相对
丰度，而在Ｍｓ组中未被检测出。

２．２　草地贪夜蛾与黏虫肠道微生物丰富度与多样
性分析

对不同样品在９７％一致性阈值下的 α多样性
指数进行统计。由表１可知，草地贪夜蛾肠道菌群
的Ｃｈａｏ１指数（７９．９４）和 ＡＣＥ指数（８１．０４）稍低于
黏虫的 Ｃｈａｏ１指数（８５．５６）和 ＡＣＥ指数（８７．９１），

但不显著（Ｐ＞０．０５）；草地贪夜蛾与黏虫的香农
（Ｓｈａｎｎｏｎ）指数和辛普森（Ｓｉｍｐｓｏｎ）指数分别为
２７６、２．９０和０．７３、０．７０，各组之间存在差异但不显
著（Ｐ＞０．０５），说明菌群中优势种的集中程度相近。
采用Ｓｈａｎｎｏｎ指数和Ｃｈａｏ１指数来评估草地贪夜蛾
与黏虫肠道细菌菌群的丰富度和多样性（表１），Ｓｆ
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表１　α多样性指数

组别 物种丰富度 香农指数 辛普森指数 Ｃｈａｏ１指数 ＡＣＥ指数 覆盖度（％） 谱系多样性指数

Ｓｆ ６５．５０±３３．８５ａ ２．７６±０．７０ａ ０．７３±０．１０ａ ７９．９４±３３．９５ａ ８１．０４±３８．８５ａ １．００±０．００ａ ８．１４±３．７３ａ

Ｍｓ ８４．２５±５４．８５ａ ２．９０±１．６１ａ ０．７０±０．２５ａ ８６．２６±４６．４２ａ ８８．７８±４９．５９ａ １．００±０．００ａ ８．２５±４．２６ａ

　　注：同列数据后不同小写字母表示差异不显著（Ｐ＞０．０５）。下表同。

组和Ｍｓ组细菌菌群的丰富度存在差异但不显著
（Ｐ＞０．０５）。两者的谱系多样性指数差异不显著，
表明两者肠道菌群间亲缘关系复杂度差异不显著。

对草地贪夜蛾与黏虫肠道菌群的相异系数进

行检测，结果（图４）表明，它们之间的加权 Ｕｎｉｆｒａｃ
距离和未加权Ｕｎｉｆｒａｃ距离分别为０．３１和０６５，表
明草地贪夜蛾与黏虫肠道菌群的差异较小。无度

量多 维 标 定 法 （ＮＭＤＳ，ｎｏｎ－ｍｅｔｒｉｃｍｕｌｔｉ－
ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌｓｃａｌｉｎｇ）分析结果表明各样本间有些差
异，但草地贪夜蛾与黏虫二者之间的肠道群落结构

没有表现出明显的分组，相似性较高。

　　采用Ｓｈａｎｎｏｎ指数和Ｃｈａｏ１指数评估草地贪夜
蛾与黏虫肠道细菌菌群的丰富度和多样性，由表１
可知，Ｓｆ组和Ｍｓ组细菌菌群的丰富度存在差异，但
不显著（Ｐ＞０．０５）。
２．３　草地贪夜蛾与黏虫肠道微生物组成差异分析

为找到草地贪夜蛾和黏虫肠道微生物各分类

水平下具有统计差异的生物标志物，本研究做组间ｔ
检测，但各水平均无显著差异的物种（Ｐ＞０．０５）。故

又采用ＬＥｆｓｅ分析，在组间寻找具有统计学差异的
Ｂｉｏｍａｒｋｅｒ。由图５可知，黏虫具有显著差异的为变
性菌纲；草地贪夜蛾肠道细菌具有显著差异的为苍

白杆菌。

２．４　菌群基因功能预测
采用ＫＥＧＧ数据库对草地贪夜蛾、黏虫的肠道

菌群测序数据进行差异显著分析，共注释到 ６种
ＫＥＧＧ一级功能通路。由表２可知，草地贪夜蛾和
黏虫肠道菌群间的各通路无显著性差异（Ｐ＞
００５）。其中，代谢功能通路的丰度占一级功能通
路的１／２，说明草地贪夜蛾和黏虫肠道菌群主要参
与代谢反应。对二者肠道菌代谢通路的二级通路

进行注释，共注释到１２种代谢功能通路（表３）。这
些二级通路对应的功能中，糖类代谢在二者肠道中

的占比为：草地贪夜蛾２３３７％、黏虫２２．０５％，氨基
酸代谢在二者肠道中的占比为：草地贪夜蛾

１８４５％、黏虫１９７９％。由此可知，草地贪夜蛾和
黏虫均以糖类代谢和氨基酸代谢为最主要的代谢

通路，虽然存在数量上的差异，但趋势上基本

相同。
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表２　ＫＥＧＧ通路丰度差异（ＬＥＶＥＬ１）

组别
各通路的丰度

代谢 环境信息处理 遗传信息处理 未分类 细胞过程 人类疾病 组织系统 无

Ｓｆ ３１８３３２４±２３６９７１０ａ １４４９８６２±１３３８７５２ａ ９５４５５１±６９２１４９ａ １０１８１３７±９７２７７１ａ １５０６５４±４５３１９ａ ６５８２４±４３４５３ａ ３３８４６±１６８２７ａ ９１８９±６２５７ａ

Ｍｓ ２０８５７３６±９３５１４５ａ ８９５６６１±４４７３５６ａ ６５４５２６±２１４８１３ａ ５２０８２８±１９３６６２ａ １７４３６４±９１６２３ａ ４９２９９±２９１２７ａ ２４３８３±１１４９０ａ ６０２６±３５５１ａ

表３　肠道菌群基因与代谢相关ＫＥＧＧ通路注释（ＬＥＶＥＬ２）

组别

各通路的丰度

糖类代谢
氨基酸

代谢
能量代谢

辅助因子

和维生素代谢

核苷酸

代谢
脂质代谢 未分类代谢

Ｓｆ ７４１１４２±３０９６４５ａ ５８５２２９±２０２７３５ａ ３１３７９６±１１３０６９ａ ２３４２４０±９６１１６ａ １８７５９９±６４１２６ａ ２０１２７１±６６３０８ａ １９８４１２±９３０６８ａ

Ｍｓ ４７２５８９±７８２７３ａ ４２３９９０±１０８５３３ａ ２１８６４２±４８９０３ａ １５５５９８±４３３８９ａ １３４２７１±２２４４６ａ １４５１８０±３６９２２ａ １０５９８５±１３５７０ａ

组别

各通路的丰度

外源化学物质

生物降解代谢
酶家族

萜类和聚酮类

化合物代谢

聚糖生物

合成与代谢

其他氨基酸

代谢

其他次生代谢

产物生物合成

Ｓｆ １９２５６６±５７７４１ａ １２０３０２±５１９２４ａ １０９４８８±３２０７６ａ １１８１２８±５４６５１ａ １１７１４０±４３１０９ａ ５２２３８±１９３４７ａ

Ｍｓ １５１４７７±４６８１０ａ ７２５４８±１３００６ａ ８１７７６±１７７５９ａ ６３４４２±１１０３１ａ ８１０７１±１９４２７ａ ３６４１８±７５６７ａ

３　讨论

肠道微生物的主要功能是帮助宿主消化食物、

帮助宿主降解有毒有害物质、增强宿主免疫、提高

宿主环境适应性、调节宿主行为等［１９－２３］，大量微生

物与昆虫共生，与宿主协同进化，直接或间接地在

宿主生长发育中发挥重要作用。昆虫肠道微生物

结构受遗传、食物、生存环境和物种差异等因素影

响［２４］。在对取食不同寄主植物的３种植食性叶蜂
的肠道菌群研究中发现，３种叶蜂的肠菌群组成与
其各自的寄主植物密切相关［２５］，同样取食椰子树的

椰心叶甲与椰子织蛾，两者肠道菌群、代谢通路方

面存在一定差异［２６］。

本研究采用１６ＳｒＤＮＡ扩增子测序法对草地贪
夜蛾、黏虫的肠道菌微生物多样性进行系统分析，

共注释到１９门２３纲４３目７７科１５８属。草地贪夜
蛾和黏虫的肠道细菌均以厚壁菌门和变形菌门为

优势菌门，之前有人也发现鳞翅目昆虫肠道微生物

主要 以 变 形 菌 门、放 线 菌 门 和 厚 壁 菌 门 为

主［１９，２７－２８］。玉米叶内共生菌主要是蓝细菌门

（９１０７％），但玉米叶内生菌中的厚壁菌门、变形菌
门、拟杆菌门及放线菌门是在草地贪夜蛾和黏虫肠

道中检测到的共有细菌，表明这些微生物可能源于

植物内生菌。其中，梭杆菌门、软壁菌门、浮霉菌门

仅在草地贪夜蛾和黏虫肠道中存在，说明这些微生

物不是源于植物内生菌，可能是从环境中获得的。

有研究表明，鳞翅目昆虫幼虫在相同环境中生

长，如果取食相同食物，其肠道微生物的优势属相

同，虽然菌株略有不同，但菌群组成相似度却很高，

推测与其取食食物相同及均归属于鳞翅目有关［２９］。

本研究的对象草地贪夜蛾和黏虫均属鳞翅目昆虫，

其生活环境、取食食物均相同，α多样性分析表明，
两者肠道细菌群多样性、丰富度比较接近，同时，β
多样性分析结果也发现二者肠道菌群结构相似度

较高，这与前人研究结果［２９］相一致。顾偌铖等就重

庆地区取食高粱的草地贪夜蛾与黏虫的肠道细菌

进行比较，分离鉴定结果显示，虽然草地贪夜蛾和

玉米黏虫生长在相同环境、取食相同的食物，但它

们的肠道细菌组成差异很大，这与本研究结果不

同，可能是因为其研究的是野外种，且采用的培养

条件单一，而本研究采用实验室玉米叶片饲养多代

草地贪夜蛾和黏虫，也从侧面显示肠道共生菌与宿

主有协同进化的关系［１７］。

两者代谢通路方面虽然存在差异但不显著，其

肠道微生物的功能均以代谢为主，其中以糖类代谢

和氨基酸代谢所占比例最高。另外，能量代谢也占

有较高的比例，表明肠道细菌在协助草地贪夜蛾和

黏虫进行代谢，并帮助宿主合成自身不能合成的各

种物质，进而在适应环境中发挥着重要作用。但是

总体上来看，草地贪夜蛾和黏虫的肠道微生物在代

谢通路上具有较高的一致性，可能是由于二者均属

于鳞翅目昆虫，遗传特性、食性、习性较一致。这些
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微生物在糖类代谢、氨基酸代谢或能量代谢方面可

能会与其宿主发生相互作用。

本研究分析了草地贪夜蛾、黏虫肠道细菌及玉

米叶内生菌的组成，静态地反映了二者肠道菌群的

情况，初步探究了食物对草地贪夜蛾及黏虫肠道菌

群的影响，为后续深入研究奠定了基础。今后笔者

将结合其他技术手段分析取食不同玉米品种，来自

不同生长环境或不同地点的这２种害虫肠道微生物
组成，及单个菌群在草地贪夜蛾、黏虫等宿主肠道

微生态中发挥的作用。
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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．

［１７］顾偌铖，唐运林，吴燕燕，等．重庆地区取食高粱的草地贪夜蛾

与玉米黏虫肠道细菌比较［Ｊ］．西南大学学报（自然科学版），

２０１９，４１（８）：６－１３．

［１８］唐运林，吴燕燕，顾偌铖，等．重庆地区草地贪夜蛾肠道细菌的分

离鉴定［Ｊ］．西南大学学报（自然科学版），２０１９，４１（７）：８－１４．

［１９］陈勃生，鲁兴萌，邵勇奇．鳞翅目昆虫肠道微生物的多样性及其

与宿主的相互作用［Ｊ］．昆虫学报，２０１７，６０（６）：７１０－７２２．

［２０］ＤａｎｔｕｒＫＩ，ＥｎｒｉｑｕｅＲ，ＷｅｌｉｎＢ，ｅｔａｌ．Ｉｓｏｌａｔｉｏｎｏｆｃｅｌｌｕｌｏｌｙｔｉｃ

ｂａｃｔｅｒｉａｆｒｏｍ ｔｈｅｉｎｔｅｓｔｉｎｅｏｆＤｉａｔｒａｅａｓａｃｃｈａｒａｌｉｓｌａｒｖａｅａｎｄ

ｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｉｒｃａｐａｃｉｔｙｔｏｄｅｇｒａｄｅｓｕｇａｒｃａｎｅｂｉｏｍａｓｓ［Ｊ］．ＡＭＢ

Ｅｘｐｒｅｓｓ，２０１５，５：１５．

［２１］ＡｎａｎｄＡＡＰ，ＶｅｎｎｉｓｏｎＳＪ，ＳａｎｋａｒＳＧ，ｅｔａｌ．Ｉｓｏｌａｔｉｏｎａｎｄ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｂａｃｔｅｒｉａｆｒｏｍｔｈｅｇｕｔｏｆＢｏｍｂｙｘｍｏｒｉｔｈａｔｄｅｇｒａｄｅ

ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ，ｘｙｌａｎ，ｐｅｃｔｉｎａｎｄｓｔａｒｃｈａｎｄｔｈｅｉｒｉｍｐａｃｔｏｎｄｉｇｅｓｔｉｏｎ［Ｊ］．

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＩｎｓｅｃｔＳｃｉｅｎｃｅ，２０１０，１０（１）：１０７．

［２２］ＭａｓｏｎＣＪ，Ｌｏｗｅ－ＰｏｗｅｒＴＭ，Ｒｕｂｅｒｔ－ＮａｓｏｎＫ Ｆ，ｅｔａｌ．

Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓｂｅｔｗｅｅｎｂａｃｔｅｒｉａａｎｄａｓｐｅｎｄｅｆｅｎｓｅｃｈｅｍｉｃａｌｓａｔｔｈｅ

ｐｈｙｌｌｏｓｐｈｅｒｅ－ｈｅｒｂｉｖｏｒｅｉｎｔｅｒｆａｃｅ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＣｈｅｍｉｃａｌ

Ｅｃｏｌｏｇｙ，２０１６，４２（３）：１９３－２０１．

［２３］ＳｈａｏＹ Ｑ，Ｃｈｅｎ Ｂ Ｓ，Ｓｕｎ Ｃ，ｅｔａｌ． Ｓｙｍｂｉｏｎｔ－ｄｅｒｉｖｅｄ

ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｓｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｔｏｔｈｅｃｏｎｔｒｏｌｏｆｔｈｅｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａｎｇｕｔ

ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ［Ｊ］．ＣｅｌｌＣｈｅｍｉｃａｌＢｉｏｌｏｇｙ，２０１７，２４（１）：６６－７５．

［２４］郭志斌，蒋睿轩，唐运林，等．重庆地区取食高粱的草地贪夜蛾

肠道细菌新分离株的鉴定［Ｊ］．西南大学学报（自然科学版），

２０１９，４１（９）：９－１６．

［２５］张帅帅，南小宁，王云果，等．基于 ＰＣＲ－ＤＧＧＥ技术的３种植

食性叶蜂幼虫肠道细菌群落结构分析［Ｊ］．西北林学院学报，

２０１７，３２（５）：１５４－１６０．

［２６］李紫成，吕宝乾，卢　辉，等．椰心叶甲、椰子织蛾肠道菌群多样

性分析［Ｊ］．生物安全学报，２０２０，２９（４）：２５２－２５７，２９１．

［２７］郑亚强，杜广祖，李亦菲，等．马铃薯块茎蛾肠道细菌分离鉴定

及其对植物源大分子化合物的降解作用［Ｊ］．环境昆虫学报，

２０１７，３９（３）：５２５－５３２．

［２８］王立秀，陈　伟，谢桂林，等．阿南原等跳肠道细菌的分离鉴定

及降解纤维素细菌的筛选［Ｊ］．昆虫学报，２０１８，６１（７）：８３５－

８４２．　

［２９］高珊珊．三种鳞翅目玉米穗虫幼虫肠道细菌多样性研究［Ｄ］．

泰安：山东农业大学，２０１８．
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