
第 ４５ 卷　 第 ２ 期

２０２１ 年 ３ 月

南京林业大学学报 （ 自然科学版 ）
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｎａｎｊｉｎｇ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ （Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ Ｅｄｉｔｉｏｎ）

Ｖｏｌ．４５， Ｎｏ．２
Ｍａｒ．， ２０２１

ＤＯＩ：１０．１２３０２ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１０００－２００６．２０１９１００１１

　 收稿日期 Ｒｅｃｅｉｖｅｄ：２０１９⁃１０⁃１６　 　 　 　 修回日期 Ａｃｃｅｐｔｅｄ：２０２０⁃０４⁃２９
　 基金项目：江苏省高等学校大学生创新创业训练计划（２０１８１０２９８００６Ｚ）；江苏省研究生科研与实践创新计划项目（ＳＪＫＹ１９＿０８７９）。
　 第一作者：朱晗（１０３４８７０４１６＠ ｑｑ．ｃｏｍ）。 ∗通信作者：郝德君（ｄｊｈａｏ＠ ｎｊｆｕ．ｅｄｕ．ｃｎ），教授，ＯＲＣＩＤ（００００－０００１－７７４３－９９６８）。
　 引文格式：朱晗， 郝德君， 魏原芝，等． 仁扇舟蛾幼虫肠道可培养细菌群落结构分析［Ｊ］ ． 南京林业大学学报（自然科学版），２０２１，４５

（２）：１７１－１７６．ＺＨＵ Ｈ，ＨＡＯ Ｄ Ｊ，ＷＥＩ Ｙ Ｚ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｔｅｓｔｉｎｅ ｃｕｌｔｉｖａｂｌｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ Ｃｌｏｓｔｅｒａ ｒｅｓ⁃
ｔｉｔｕｒａ ｌａｒｖａｅ［Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｎａｎｊｉｎｇ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ （Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ Ｅｄｉｔｉｏｎ），２０２１，４５（２）：１７１－１７６．ＤＯＩ：１０．１２３０２ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．
１０００－２００６．２０１９１００１１．

仁扇舟蛾幼虫肠道可培养细菌群落结构分析

朱　 晗， 郝德君∗， 魏原芝， 孙丽昕，文全民

（南京林业大学林学院，南方现代林业协同创新中心，江苏　 南京　 ２１００３７）

摘要：【目的】了解仁扇舟蛾（Ｃｌｏｓｔｅｒａ ｒｅｓｔｉｔｕｒａ）肠道共生细菌的主要类群及其群落结构特征，明确仁扇舟蛾幼虫

前、中和后肠可培养细菌的种类及群落结构组成，为进一步研究特异功能细菌的生理生化特征和功能提供基础。
【方法】选取仁扇舟蛾 ５ 龄幼虫进行肠道解剖，分离前、中和后肠不同肠段，研磨稀释 １０－１ ～ １０－６，分别涂布于 ＮＡ
和 ＬＢ 固体培养基上，每个处理重复 ３ 次，２８ ℃培养 ７２ ｈ。 后对前、中和后肠可培养细菌进行分离纯化培养，提
取细菌基因组 ＤＮＡ，利用 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因序列分析和 ＰＣＲ 扩增技术，获得细菌基因组序列，后与 ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ
数据库进行 Ｂｌａｓｔ 同源性比对，参考序列相似度 ９８％以上近缘序列的物种信息，结合菌落形态特征和生理生化特

性鉴定细菌种类，利用 ＭＥＧＡ ７．０ 软件，采用邻接法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ）构建系统进化树。 【结果】从仁扇舟蛾 ５ 龄

幼虫的前、中和后肠中共分离获得 ２２ 株可培养细菌，分属于变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）和
放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ），共 １３ 个属，２２ 个种。 其中：假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）４ 株，罗尔斯通菌属（Ｒａｌｓｔｏｎｉａ）
３ 株，芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）３ 株，嗜麦芽寡养单胞菌属（Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ）２ 株，气球菌属（Ａｅｒｏｃｏｃｃｕｓ）２ 株，其余微

小杆菌属（Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、微球菌属（Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃｕｓ）、短小杆菌属（Ｃｕｒｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、伯克氏菌属（Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ）、类
芽孢杆菌属（Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）、节杆菌属（Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ）、短状杆菌属（Ｂｒａｃｈｙｂａｃｔｅｒｉｕｍ）和两面神菌属（Ｊａｎｉｂａｃｔｅｒ）各 １
株。 细菌的种类存在差异，前、中和后肠不同肠段的细菌种类分别为 ５、１０ 和 ７ 种。 ３ 个肠段共有的细菌种类是

皮氏罗尔斯菌（Ｒａｌｓｔｏｎｉａ ｐｉｃｋｅｔｔｉｉ）和斯氏假单胞菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｓｔｕｔｚｅｒｉ）。 【结论】仁扇舟蛾 ５ 龄幼虫肠道的可培

养细菌种类较为丰富，其中以变形菌门和厚壁菌门为优势菌群。 不同肠段中可培养细菌的多样性和群落结构存

在差异，其中以中肠可培养细菌种类较为丰富。 此次从仁扇舟蛾肠道中分离到与单宁降解相关的细菌，分析表

明仁扇舟蛾肠道菌群与宿主的取食习性有关，肠道细菌可能在克服植物次生代谢物质的化学防御上发挥作用。
关键词：仁扇舟蛾；肠道细菌；可培养细菌；１６Ｓ ｒＤＮＡ 基因序列；群落结构
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ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｂｌｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｔｒａｃｔ ｏｆ ｔｈｅ ５ｔｈ ｉｎｓｔａｒ ｌａｒｖａｅ ｏｆ Ｃ． ｒｅｓｔｉｔｕｒａ ａｒｅ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ
ｒｉｃｈ， ｍａｉｎｌｙ ｃｏｌｏｎｉｚｅｄ ｂｙ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｐｈｙｌａ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ， ａｎｄ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｂｌｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｓｅｇｍｅｎｔｓ． Ａｍｏｎｇ ｔｈｅｍ， ｔｈｅ ｍｉｄｇｕｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｅｒｅ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｒｉｃｈ． Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ， ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔａｎｎｉｎ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｃ． ｒｅｓｔｉｔｕｒａ
ｇｕｔ， ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｇｕｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ Ｃ． ｒｅｓｔｉｔｕｒａ ｉｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｄｉｅｔ ｏｆ ｔｈｅ ｈｏｓｔ， ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ
ｂａｃｔｅｒｉａ ｍａｙ ｐｌａｙ ａ ｒｏｌｅ ｉｎ ｏｖｅｒｃｏｍｉｎｇ ｔｈｅ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｄｅｆｅｎｓｅ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：Ｃｌｏｓｔｅｒａ ｒｅｓｔｉｔｕｒａ； ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ； ｃｕｌｔｉｖａｂｌｅ ｂａｃｔｅｒｉａ； １６Ｓ ｒＤＮＡ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

　 　 昆虫在长期协同进化过程中，与病毒、细菌、真
菌、原生动物等多种微生物相互选择、相互适应，形
成了密切的共生关系。 研究表明，昆虫肠道细菌具

有多方面的功能，如调节营养代谢帮助宿主分解难

以降解的食物变为易于消化吸收的组分［１］；直接

为宿主昆虫提供必需氨基酸、维生素等营养物

质［２］；分解代谢产生短链脂肪酸（ＳＣＦＡｓ）等代谢副

产物影响宿主昆虫的脂质和碳水化合物代谢，维持

稳态［３］；调控激素的信号途径从而影响宿主昆虫

的生长发育及其寿命［４］；降解杀虫剂，保护宿主免

受毒害［５］；参与肠道干细胞增殖和上皮细胞再生

的生理活动［６］；参与昆虫信息素的合成，调控宿主

昆虫种间通讯及种群行为［７］；引起宿主昆虫的物

种分化［８］；抑制昆虫寄主植物的防御反应［９］等等。
仁扇舟蛾（Ｃｌｏｓｔｅｒａ ｒｅｓｔｉｔｕｒａ）为鳞翅目（ Ｌｅｐｉ⁃

ｄｏｐｔｅｒａ ） 舟 蛾 科 （ Ｎｏｔｏｄｏｎｔｉｄａｅ ） 扇 舟 蛾 属

（Ｃｌｏｓｔｅｒａ），具有世代多、产卵量大、幼虫孵化率高、
虫口数量易在短期内剧增等特点［１０－１１］，是杨树重

要的食叶害虫。 国外分布于印度、越南、马来西亚

和印度尼西亚，国内分布于南方的安徽、江苏、上
海、浙江、江西、福建、湖南、广东、云南、海南、台湾

和香港等地［１０］。 近些年，江苏、安徽、上海等地仁

扇舟蛾相继爆发成灾，不仅影响了我国重要速生树

种———杨树的生长发育，也造成很大程度的生态环

境破坏。 目前虽然开展了仁扇舟蛾的形态特

征［１０］、生物学特性［１１］、与寄主植物的相互关系［１２］

以及嗅觉感受蛋白［１３］ 等方面的研究，但未见其肠

道共生微生物的研究报道。 本研究采用细菌分离

培养法，利用 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因序列分析和 ＰＣＲ 扩增

技术，结合菌落形态观察和生理生化特征鉴定肠道

中可培养细菌的种类，了解仁扇舟蛾肠道共生细菌

的主要类群及其群落结构特征，为进一步研究特异

功能细菌的生理生化特征和功能奠定基础，也为探

讨肠道菌群对宿主的生理功能和生态学意义提供

理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 供试虫源

仁扇舟蛾 ２～３ 龄幼虫采自南京市浦口区乌江

镇（１１８°５２′Ｅ，３１°８９′Ｎ）杨树行道树，带回实验室后

置于光暗周期为 １４Ｌ ／ １０Ｄ、温度（２５±２） ℃、相对湿

度为（６５±５）％的条件下饲养，喂食新鲜的杨树叶

片，每日更换 １ 次。 以实验室饲养的第 ２ 代 ５ 龄幼

虫为供试昆虫。
１．２　 肠道解剖及可培养细菌的分离培养

选取 １０ 头健康的 ５ 龄幼虫，饥饿处理 １２ ｈ，后
用 ＰＢＳ 缓冲液冲洗虫体表面多次，置于 ７５％酒精

中体表消毒 ３ ｍｉｎ，并用无菌水漂洗 ３ 次。 无菌环

境下解剖肠道，将分离的前、中和后肠分别置于 ２
ｍＬ 离心管中，加入 ＰＢＳ 缓冲液 ０．５ｍＬ 研磨，并于

室温下 １ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 ３ ｍｉｎ，取上清液，用无菌

水分别稀释 １０－１ ～１０－６倍，涂布于 ＮＡ 和 ＬＢ 固体培

养基上。 ＬＢ 固体培养基（１ Ｌ）：蛋白胨 １０ ｇ，酵母

浸膏 ５ ｇ，ＮａＣｌ １０ ｇ，琼脂 １５ ｇ，ｐＨ ７． ０。 ＮＡ 固体培

养基（１ Ｌ）：蛋白胨 １０ ｇ，牛肉膏 ３ ｇ， ＮａＣｌ ５ ｇ，琼
脂 １５ ｇ，ｐＨ ７． ０。 重复 ３ 次，置于 ２８ ℃恒温培养箱
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中培养 ７２ ｈ。 根据菌落颜色、大小和形态分离纯化

单菌落，纯化所得菌株于 ２５％甘油中保存置于－８０
℃备用。
１．３　 肠道可培养细菌的形态观察及生理生化实验

利用 ＬＢ 固体培养基培养活化所得菌株，待长

出单菌落后观察形态特征，包括：大小、形状、颜色、
透明度、表面光滑与否及边缘特点等。 观察菌体形

态，包括菌体单染、革兰染色、芽孢染色和鞭毛染色

等。 生理生化性状包括酶活测定、Ｈ２Ｓ 产生、硝酸

盐还原、丙二酸盐及柠檬酸盐的利用、ＩＭＶｉＣ（吲哚

实验、甲基红实验、伏－普实验和柠檬酸盐实验）、
碳素化合物利用（糖类和醇类）和大分子化合物水

解（淀粉、液化明胶和七叶苷水解）等。
１．４　 肠道可培养细菌ＤＮＡ的提取和 １６Ｓ ｒＤＮＡ扩增

　 　 活化保存备用的菌种，提取细菌基因组 ＤＮＡ。
１６Ｓ ｒＤＮＡ 通 用 引 物： ２７ Ｆ （ ５′ －
ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴＧＧ ＣＴＣＡＧ－３′） 和 １４９２ Ｒ（５′－
ＧＧＴＴＡＣＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ－３′）。 ＰＣＲ 反应体系为

２５ μＬ：ｄｄＨ２Ｏ １７．２５ μＬ，１０×ＴｒａｎｓＴａｑ－Ｔ Ｂｕｆｆｅｒ ２．５
μＬ，ｇＤＮＡ （５０ ｎｇ ／ μＬ） ２． ０ μＬ，Ｐｒｉｍｅｒ ２７ Ｆ （１０
ｍｍｏｌ ／ Ｌ） 和 Ｐｒｉｍｅｒ １４９２ Ｒ（１０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ） 各 ０．５
μＬ，ｄＮＴＰ ２． ０ μＬ， ＴｒａｎｓＴａｑ － Ｔ ＤＮＡ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ

（５ Ｕ ／ μＬ） ０．２５ μＬ。 ＰＣＲ 反应条件：９５ ℃ ５ ｍｉｎ；
９４ ℃ １ ｍｉｎ，５５ ℃ １ ｍｉｎ，７２ ℃ ２ ｍｉｎ，３０ 个循环；
７２ ℃ ５ ｍｉｎ，４ ℃保温。 １．０％琼脂糖凝胶电泳检测

ＰＣＲ 扩增产物，后送至上海生工生物工程技术服

务有限公司测序。
１．５　 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列系统发育分析

将测序得到的 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列用 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ １．８２
软件进行多序列比对，后与 ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ 数据库

进行 Ｂｌａｓｔ 同源性比对，选取各个菌株的近缘序列，
利用 ＭＥＧＡ ７． ０ 软件， 采用邻接法 （ Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃
Ｊｏｉｎｉｎｇ）构建系统进化树，使用 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 检验进化

树的可靠性，Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 值为 １ ０００。

２　 结果与分析

２．１　 肠道可培养细菌的形态特征

研究分离得到仁扇舟蛾 ５ 龄幼虫可培养细菌

２２ 株，其中前肠 ５ 株，中肠 １０ 株，后肠 ７ 株，对其

依次编号为 ＣＦ１－５、ＣＭ１－１０ 和 ＣＨ１－７。 纯化后，
２２ 株菌的菌落和菌体形态的观察结果见表 １。 其

中，３ 株菌的形状为球形，１９ 株为杆状；８ 株细菌革

兰染色呈阴性，１４ 株细菌革兰染色呈阳性；９ 株细

菌有芽孢，８ 株细菌有荚膜，１８ 株细菌有鞭毛。
表 １　 仁扇舟蛾幼虫肠道细菌基本特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｂａｓｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｇｕｔ ｏｆ Ｃｌｏｓｔｅｒａ ｒｅｓｔｉｔｕｒａ ｌａｒｖａｌ

菌株
ｓｔｒａｉｎ

细菌形状
ｂａｃｔｅｒｉｕｍ
ｓｈａｐｅ

革兰染色
ｇｒａｍ

ｓｔａｉｎｉｎｇ

芽孢
ｓｐｏｒｅ

荚膜
ｃａｐｓｕｌｅ

鞭毛
ｆｌａｇｅｌｌｕｍ

菌落形态
ｃｏｌｏｎｙ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ

ＣＦ１ 杆 Ｇ－ － － ＋ 乳白色，圆形，半透明，凸状，光滑，边缘规则，中小型

ＣＦ２ 杆 Ｇ＋ － － ＋ 淡黄色，圆形，半透明，不光滑，边缘突起，大型

ＣＦ３ 球 Ｇ＋ ＋ ＋ － 淡黄色，圆形，透明，不光滑，边缘突起，辐射状，小型

ＣＦ４ 杆 Ｇ－ － ＋ ＋ 淡黄色，圆形，透明，凸状，不光滑，辐射状，大型

ＣＦ５ 球 Ｇ＋ － － － 乳白色，圆形，半透明，边缘规则，小型

ＣＭ１ 杆 Ｇ＋ － ＋ ＋ 淡黄色，圆形，半透明，凸状，光滑，边缘规则，中小型

ＣＭ２ 杆 Ｇ－ － － ＋ 乳白色，圆形，半透明，凸状，光滑，边缘规则，中小型

ＣＭ３ 杆 Ｇ－ － ＋ ＋ 乳白色，圆形，半透明，凸状，边缘规则，大型

ＣＭ４ 球 Ｇ＋ ＋ － － 淡黄色，圆形，透明，边缘突起，不光滑，辐射状，小型

ＣＭ５ 杆 Ｇ＋ ＋ － ＋ 白色，圆形，不透明，凸状，光滑，边缘规则，小型

ＣＭ６ 杆 Ｇ＋ ＋ － ＋ 乳白色，圆形，透明，光滑，边缘规则，大型

ＣＭ７ 杆 Ｇ＋ ＋ － ＋ 乳白色，圆形，不透明，凸状，光滑，大型

ＣＭ８ 杆 Ｇ＋ ＋ － ＋ 淡黄色，圆形，半透明，凸状，光滑，边缘规则，中型

ＣＭ９ 杆 Ｇ－ － ＋ ＋ 淡黄色，圆形，透明，凸状，边缘突起，不光滑，大型

ＣＭ１０ 杆 Ｇ－ － ＋ ＋ 乳白色，圆形，不透明，凸状，光滑，边缘规则，小型

ＣＨ１ 杆 Ｇ－ － － ＋ 乳白色，圆形，半透明，凸状，边缘规则，中型

ＣＨ２ 杆 Ｇ＋ ＋ － ＋ 粉色，圆形，不透明，凸状，边缘规则，中型

ＣＨ３ 杆 Ｇ－ － ＋ ＋ 淡黄色，圆形，透明，凸状，边缘辐射状，边缘规则，中型

ＣＨ４ 杆 Ｇ＋ － － ＋ 乳白色，圆形，不透明，光滑，中间凹，大型

ＣＨ５ 杆 Ｇ＋ － － － 白色，圆形，不透明，光滑，小型

ＣＨ６ 杆 Ｇ＋ ＋ － ＋ 淡黄色，圆形，半透明，凸状，光滑，边缘规则，中型

ＣＨ７ 杆 Ｇ＋ ＋ ＋ ＋ 淡黄色，圆形，透明，凸状，边缘规则，中小型

　 　 注：Ｇ＋ ．革兰染色阳性 ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ；Ｇ－ ．革兰染色阴性 ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ；＋．有 ｙｅｓ；－．无 ｎｏ。
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２．２ 　 肠道可培养细菌的生理生化鉴定及 １６Ｓ
ｒＤＮＡ 基因片段的扩增与克隆

　 　 测定结果表明（表 ２），所有菌株对糖醇等碳素

化合物的利用差异不显著，均具有较强的分解能

力。 但不同菌株在酶活测定、Ｈ２Ｓ 产生、硝酸盐还

原、丙二酸盐及柠檬酸盐利用等方面具有显著差

异，少数菌株在 ＩＭＶｉＣ 实验中呈阳性反应。 大多

数菌株在大分子化合物水解实验中呈阳性反应，可
分解利用淀粉、液化明胶、七叶苷、柠檬酸盐以及丙

二酸盐，但不能还原硝酸盐且不能产生 Ｈ２Ｓ。
表 ２　 仁扇舟蛾幼虫肠道可培养细菌各菌株生理生化性状

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｃｕｌｔｕｒｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｇｕｔ ｏｆ Ｃｌｏｓｔｅｒａ ｒｅｓｔｉｔｕｒａ ｌａｒｖａｌ

指标
ｉｎｄｅｘ ＣＦ１ ＣＦ２ ＣＦ３ ＣＦ４ ＣＦ５ ＣＭ１ ＣＭ２ ＣＭ３ ＣＭ４ ＣＭ５ ＣＭ６ ＣＭ７ ＣＭ８ ＣＭ９ ＣＭ１０ ＣＨ１ ＣＨ２ ＣＨ３ ＣＨ４ ＣＨ５ ＣＨ６ ＣＨ７ ＣＫ

葡萄糖 ｇｌｕｃｏｓｅ ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ －
蔗糖 ｓｕｃｒｏｓｅ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ － －
麦芽糖 ｍａｌｔｏｓｅ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ －
乳糖 ｌａｃｔｏｓｅ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ －
纤维二糖 ｃｅｌｌｏｂｉｏｓｅ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ －
Ｄ－木糖 Ｄ⁃ｘｙｌｏｓｅ ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ －
Ｄ－半乳糖 Ｄ⁃ｇａｌａｃｔｏｓｅ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ －
Ｌ－鼠李糖 Ｌ⁃ｒｈａｍｎｏｓｅ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ －
海藻糖 ｔｒｅｈａｌｏｓｅ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ －
Ｌ－阿拉伯糖 Ｌ⁃ａｒａｂｉｎｏｓｅ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ －
棉籽糖 ｒａｆｆｉｎｏｓｅ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － － ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ －
果糖 ｆｒｕｃｔｏｓｅ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ －
甜醇 ｄｕｌｃｉｔｏｌ － － － － － － － － － － － － － － ＋ － － － － － － ＋ －
肌醇 ｉｎｏｓｉｔｏｌ － － － － ＋ － － － － － ＋ ＋ － － ＋ － ＋ － － ＋ － － －
甘露醇 ｍａｎｎｉｔｏｌ － － － － ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － － ＋ － ＋ － ＋ ＋ － ＋ －
山梨醇 ｓｏｒｂｉｔｏｌ － － － － ＋ － － － － － ＋ ＋ － － ＋ － ＋ － ＋ ＋ － ＋ －
吲哚实验 ｉｎｄｏｌ ｔｅｓｔ － ＋ － ＋ － － － － － ＋ － － － ＋ ＋ － － ＋ － － － ＋ －
甲基红实验 ｍｅｔｈｙｌ ｒｅｄ ｔｅｓｔ ＋ － － － － － ＋ ＋ ＋ ＋ － － － － － ＋ － － ＋ － － ＋ －
伏－普实验 ｖｏｇｅｓ⁃ｐｒｏｋａｕｅｒ ｔｅｓｔ － － － － － － － － － － ＋ ＋ － － － － ＋ － ＋ － － － －
淀粉水解 ｓｔａｒｃｈ ｈｙｄｒｏｌｙｓｉｓ ＋ ＋ ＋ ＋ － － ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － － ＋ － －
明胶液化 ｇｅｌａｔｉｎ ｌｉｑｕｅｆｉｅｄ － ＋ － － ＋ ＋ － ＋ － － ＋ ＋ － － － － ＋ － － ＋ － － －
七叶苷水解 ｈｙｄｒｏｌｙｓｉｓ － － ＋ － － ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － － － ＋ － ＋ － ＋ － －
过氧化氢酶 ｃａｔａｌａｓｅ ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ －
脲酶 ｕｒｅａｓｅ ＋ ＋ ＋ ＋ － － ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋ － － － －

苯丙氨酸脱氨酶
ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ

－ － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － －

精氨酸双水解酶
ｔｗｏ⁃ａｒｇｉｎｉｎｅ ｈｙｄｒｏｌａｓｅ

－ ＋ ＋ ＋ － ＋ － － － ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ － － ＋ ＋ ＋ ＋ － －

鸟氨酸脱羧酶
ｏｒｎｉｔｈｉｎｅ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ

－ ＋ － ＋ － ＋ － － － － ＋ － ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ －

赖氨酸脱羧酶
ｌｙｓｉｎｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ

－ － － － － ＋ － － － － － － ＋ － － － － － － ＋ ＋ － －

硝酸盐还原 ｎｉｔｒａｔｅ ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ － ＋ － － － ＋ － － － － ＋ ＋ － － － － － － － ＋ － － －
Ｈ２Ｓ 实验 Ｈ２Ｓ ｔｅｓｔ － － － － ＋ ＋ － － － － － ＋ － － － － － － ＋ ＋ － － －
柠檬酸盐实验 ｃｉｒａｔｅ ｔｅｓｔ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ － － ＋ － ＋ ＋ ＋ － ＋ － － － － －
丙二酸盐 ｓｏｄｉｕｍ ｍａｌｏｎａｔｅ ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － － ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ － － ＋ － －
　 　 注：“＋”表示阳性 “＋” ｍｅａｎｓ ｐｏｓｉｔｉｖｅ；“－”表示阴性“－”ｍｅａｎｓ ｎｅｇａｔｉｖｅ．

　 　 以提取的肠道细菌基因组 ＤＮＡ 为模板，采用

细菌通用引物（２７Ｆ 和 １４９２Ｒ）扩增后，通过 １．０％
的琼脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ 扩增产物，条带清晰，
且获得的细菌 １６ＳｒＤＮＡ 基因片段全长在 １ ５００ ｂｐ
左右，是实验所需目的片段（图 １）。

图 １　 肠道细菌 ＤＮＡ ＰＣＲ 扩增电泳图谱

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｅｒｏｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＤＮＡ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ
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图 ２　 仁扇舟蛾幼虫肠道细菌的 １６Ｓ ｒＤＮＡ 的

系统发育进化树

Ｆｉｇ．２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｐｈｙｌｏｔｙｐｅｓ ｏｆ ｔｈｅ
ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ Ｃｌｏｓｔｅｒａ ｒｅｓｔｉｔｕｒａ ｌａｒｖａｅ

２．３　 肠道可培养细菌的系统发育分析

将获得的序列提交 ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ 数据库进

行 Ｂｌａｓｔ 同源性比对，将测序得到的仁扇舟蛾幼虫

肠道细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列进行系统进化分析，结果

见图 ２。 结合可培养细菌的形态特征和生理生化

指标，鉴定结果如下：前肠 ５ 种细菌分别为皮氏罗

尔 斯 顿 菌 （ Ｒａｌｓｔｏｎｉａ ｐｉｃｋｅｔｔｉｉ ）、 气 球 菌 属

（ Ａｅｒｏｃｏｃｃｕｓ ）、 斯 氏 假 单 胞 菌 （ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ
ｓｔｕｔｚｅｒｉ）、 藤 黄 微 球 菌 （ Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃｕｓ ｌｕｔｅｕｓ ） 和

Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ａｃｅｔｙｌｉｕｍ；中肠 １０ 种细菌分别为极

小短小杆菌（Ｃｕｒｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｐｕｓｉｌｌｕｍ）、皮氏罗尔斯

顿 菌、 唐 菖 蒲 伯 克 霍 尔 德 菌 （ Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ
ｇｉｎｓｅｎｇｉｓ）、气球菌属（ Ａｅｒｏｃｏｃｃｕｓ）、蜡状芽孢杆菌

（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｅｒｅｕｓ ）、 苏 云 金 芽 孢 杆 菌 （ Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ｔｈｕｒｉｎｇｉｅｎｓｉｓ）、寡养单胞菌（ Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ ｒｈｉｚｏ⁃
ｐｈｌｉａ）、斯氏假单胞菌、荧光假单胞菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ
ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｓ）和 Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｕｌｉｇｉｎｉｓ；后肠 ７ 种细菌

分别为皮氏罗尔斯顿菌、钻特省芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ｄｒｅｎｔｅｎｓｉｓ ）、 斯 氏 假 单 胞 菌、 节 杆 菌 属

（Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ）、短状杆菌属（Ｂｒａｃｈｙｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、寡养

单胞菌和瓜两面神菌（Ｊａｎｉｂａｃｔｅｒ ｍｅｌｏｎｉｓ）。

３　 讨　 论

采用传统培养法结合 １６Ｓ ｒＤＮＡ 分子鉴定技

术，研究了仁扇舟蛾 ５ 龄幼虫不同肠段的可培养细

菌群落结构。 结果表明，仁扇舟蛾幼虫肠道内的可

培菌种类丰富，其中以变形菌门和厚壁菌门为优势

菌群。 在同为舟蛾科的栎黄掌舟蛾（Ｐｈａｌｅｒａ ａｓｓｉ⁃
ｍｉｌｉｓ）肠道菌的研究中发现其肠道优势菌群也以变

形菌门和厚壁菌门为主，以葡萄球菌属和短小杆菌

属为主要菌群［１４］。 在鳞翅目肠道菌群的相关研究

中，大多数可培养细菌都属于变形菌门，其中 α－变
形菌门和 γ－变形菌门最为常见；在科水平上，以肠

杆菌科、芽孢杆菌科、假单胞菌科、葡萄球菌科、肠
球菌科最为常见；在属水平上，假单胞菌属、芽孢杆

菌属、葡萄球菌属、肠杆菌属和肠球菌属最为常

见［１５］。 在夜蛾科的相关研究中，变形菌门和厚壁

菌门为优势菌群，其中克雷伯氏菌属和沙雷氏菌属

为优势菌属［１６］。 在舞毒蛾（Ｌｙｍａｎｔｒｉａ ｄｉｓｐａｒ）的肠

道中发现分离出的 ７０％的细菌属于革兰阳性的 γ－
变形菌门［１７］。

昆虫中肠段作为食物消化和吸收的主要场所，
菌群种类和数量相对较高。 本研究发现肠道细菌

的种类会随着肠段的不同有所差异，如中肠段特有

极小短小杆菌、唐菖蒲伯克霍尔德菌、蜡状芽孢杆

菌、苏云金芽孢杆菌和 Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｕｌｉｇｉｎｉｓ。 此

外，相邻肠段之间往往存在相同的细菌，例如从前

肠和中肠中分离出的气球菌属，中肠和后肠共有的

寡养单胞菌。 前、中和后肠等 ３ 个肠段共有的细菌

为皮氏罗尔斯顿菌和斯氏假单胞菌。
昆虫肠道菌群不仅与宿主有关，而且与环境、

取食的寄主植物有极大的关系。 杨树叶片中含有

较为丰富的单宁［１８］，仁扇舟蛾作为杨树重要的食

叶害虫，相关研究表明节杆菌属、芽孢杆菌属和假

单胞菌属均可降解单宁［１９］。 本研究分离到仁扇舟

蛾肠道中的这些细菌可能在克服植物次生代谢物

质的化学防御上发挥重要作用。
综上所述，本研究首次分析了仁扇舟蛾幼虫肠

道可培养细菌的种类与群落结构组成。 这些细菌

可能在提高宿主昆虫对环境的适应性、为宿主提供

营养和降解外源有毒物质等方面发挥作用，相关功

能有待后续研究。
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ｎｏｍｉｃ ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅ ｏｎ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｐｒｏｖｉｓｉｏｎｉｎｇ ｂｙ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｙｍｂｉｏｎｔｓ
ｏｆ ｉｎｓｅｃｔｓ ［ Ｊ］ ． Ｐｒｏｃ Ｎａｔｌ Ａｃａｄ Ｓｃｉ ＵＳＡ， ２００３， １００ （ Ｓ ２）：
１４５４３－１４５４８． ＤＯＩ：１０．１０７３ ／ ｐｎａｓ．２１３５３４５１００．

［ ３ ］ ＫＯＨ Ａ， ＤＥ ＶＡＤＤＥＲ Ｆ， ＫＯＶＡＴＣＨＥＶＡ⁃ＤＡＴＣＨＡＲＹ Ｐ， ｅｔ
ａｌ． Ｆｒｏｍ ｄｉｅｔａｒｙ ｆｉｂｅｒ ｔｏ ｈｏｓｔ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ：ｓｈｏｒｔ⁃ｃｈａｉｎ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ａｓ
ｋｅｙ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ［Ｊ］ ． Ｃｅｌｌ， ２０１６， １６５（６）： １３３２－１３４５．
ＤＯＩ： １０．１０１６ ／ ｊ．ｃｅｌｌ．２０１６．０５．０４１．

［ ４ ］ ＳＨＩＮ Ｓ Ｃ， ＫＩＭ Ｓ Ｈ， ＹＯＵ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ
ｍｏｄｕｌａｔｅｓ ｈｏｓｔ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｈｏｍｅｏｓｔａｓｉｓ ｖｉａ
ｉｎｓｕｌｉｎ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ［ Ｊ］ ． Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１１， ３３４ （ ６０５６）： ６７０ － ６７４．
ＤＯＩ： １０．１１２６ ／ ｓｃｉｅｎｃｅ．１２１２７８２．

［ ５ ］ ＫＩＫＵＣＨＩ Ｙ， ＨＡＹＡＴＳＵ Ｍ， ＨＯＳＯＫＡＷＡ Ｔ， ｅｔ ａｌ． Ｓｙｍｂｉｏｎｔ⁃
ｍｅｄｉａｔｅｄ ｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ［ Ｊ］ ． Ｐｒｏｃ Ｎａｔｌ Ａｃａｄ Ｓｃｉ ＵＳＡ，
２０１２， １０９（２２）： ８６１８－８６２２． ＤＯＩ：１０．１０７３ ／ ｐｎａｓ．１２００２３１１０９．

［ ６ ］ ＢＵＣＨＯＮ Ｎ， ＢＲＯＤＥＲＩＣＫ Ｎ Ａ， ＣＨＡＫＲＡＢＡＲＴＩ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｉｎ⁃
ｖａｓｉｖｅ ａｎｄ ｉｎｄｉｇｅｎｏｕｓ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｉｍｐａｃｔ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｓｔｅｍ ｃｅｌｌ
ａｃｔｉｖｉｔｙ ｔｈｒｏｕｇｈ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｐａｔｈｗａｙｓ ｉｎ Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ［Ｊ］ ． Ｇｅｎｅｓ Ｄｅｖ，
２００９， ２３（１９）： ２３３３－２３４４． ＤＯＩ：１０．１１０１ ／ ｇａｄ．１８２７００９．

［ ７ ］ ＤＩＬＬＯＮ Ｒ Ｊ， ＶＥＮＮＡＲＤ Ｃ Ｔ， ＣＨＡＲＮＬＥＹ Ａ Ｋ． Ａ Ｎｏｔｅ：Ｇｕｔ
ｂａｃｔｅｒｉａ ｐｒｏｄｕｃｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｏｆ ａ ｌｏｃｕｓｔ ｃｏｈｅｓｉｏｎ ｐｈｅｒｏｍｏｎｅ［Ｊ］ ．
Ｊ Ａｐｐｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ， ２００２， ９２ （ ４）： ７５９ － ７６３． ＤＯＩ： １０． １０４６ ／ ｊ．
１３６５－２６７２．２００２．０１５８１．ｘ．

［ ８ ］ ＳＨＡＲＯＮ Ｇ， ＳＥＧＡＬ Ｄ， ＲＩＮＧＯ Ｊ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｍｍｅｎｓａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ
ｐｌａｙ ａ ｒｏｌｅ ｉｎ ｍａｔｉｎｇ ｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ｍｅｌａｎｏｇａｓｔｅｒ［ Ｊ］ ．
Ｐｒｏｃ Ｎａｔｌ Ａｃａｄ Ｓｃｉ ＵＳＡ， ２０１０， １０７（４６）： ２００５１－２００５６． ＤＯＩ：
１０．１０７３ ／ ｐｎａｓ．１００９９０６１０７．

［ ９ ］ ＢＥＲＡＳＡＴＥＧＵＩ Ａ， ＳＡＬＥＭ Ｈ， ＰＡＥＴＺ Ｃ， ｅｔ ａｌ． Ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ
ｏｆ ｔｈｅ ｐｉｎｅ ｗｅｅｖｉｌ ｄｅｇｒａｄｅｓ ｃｏｎｉｆｅｒ ｄｉｔｅｒｐｅｎｅｓ ａｎｄ ｉｎｃｒｅａｓｅｓ ｉｎｓｅｃｔ
ｆｉｔｎｅｓｓ［Ｊ］ ． Ｍｏｌ Ｅｃｏｌ， ２０１７， ２６ （ １５）： ４０９９ － ４１１０． ＤＯＩ：１０．
１１１１ ／ ｍｅｃ．１４１８６．

［１０］ 刘群， 常虹， 陈娟， 等． 分月扇舟蛾与仁扇舟蛾的形态学和生

物学区别及其进化关系［ Ｊ］ ． 林业科学， ２０１４， ５０（１）： ９７－
１０２． ＬＩＵ Ｑ， ＣＨＡＮＧ Ｈ， ＣＨＥＮ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ
Ｃｌｏｓｔｅｒａ ａｎａｓｔｏｍｏｓｉｓ ａｎｄ Ｃ． ｒｅｓｔｉｔｕｒａ （ Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ：
Ｎｏｔｏｄｏｎｔｉｄａｅ） ｂｙ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ａｎｄ
ｔｈｅｉｒ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ［Ｊ］ ． Ｓｃｉ Ｓｉｌｖａｅ Ｓｉｎ， ２０１４， ５０（１）：
９７－１０２． ＤＯＩ：１０．１１７０７ ／ ｊ．１００１－７４８８．２０１４０１１５．

［１１］ 郑茂灿， 吴小芹， 钱范俊， 等． 上海地区分月扇舟蛾生物学特

性和发生规律［Ｊ］ ． 南京林业大学学报（自然科学版）， ２００６，
３０（３）： １１７－１２０． ＺＨＥＮＧ Ｍ Ｃ， ＷＵ Ｘ Ｑ， ＱＩＡＮ Ｆ Ｊ， ｅｔ ａｌ．

Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒ ａｎｄ ｅｐｉｄｅｍｉｃ ｌａｗ ｏｆ Ｃｌｏｓｔｅｒａ ａｎａｓｔｏｍｏｓｉｓ ｉｎ
Ｓｈａｎｇｈａｉ［Ｊ］ ． Ｊ Ｎａｎｊｉｎｇ Ｆｏｒ Ｕｎｉｖ （Ｎａｔ Ｓｃｉ Ｅｄ）， ２００６， ３０（３）：
１１７－１２０． ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１０００－２００６．２００６．０３．０２７．

［１２］ ＧＵ Ｔ Ｚ， ＺＨＡＮＧ Ｃ Ｃ， ＣＨＥＮ Ｃ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｅｘｏｇｅｎｏｕｓ
ｍｅｔｈｙｌ ｊａｓｍｏｎａｔｅ⁃ｉｎｄｕｃｅｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ Ｐｏｐｕｌｕｓ × ｅｕｒａｍｅｒｉｃａｎａ
‘Ｎａｎｌｉｎ ８９５’ ｏｎ ｔｈｅ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ
ｏｆ Ｃｌｏｓｔｅｒａ ａｎａｃｈｏｒｅｔａ［ Ｊ］ ． Ａｒｔｈｒｏｐｏｄ⁃Ｐｌａｎｔ Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ， ２０１８，
１２（２）： ２４７－２５５． ＤＯＩ：１０．１００７ ／ ｓ１１８２９－０１７－９５６４－ｙ．

［１３］ ＧＵ Ｔ Ｚ， ＨＵＡＮＧ Ｋ Ｒ， ＴＩＡＮ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ａｎｔｅｎｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆ ｏｄｏｒａｎｔ ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ
Ｃｌｏｓｔｅｒａ ｒｅｓｔｉｔｕｒａ ［ Ｊ］ ． Ｃｏｍｐａｒａ Ｂｉｏｃｈｅｍ ａｎｄ Ｐｈｙｓｉｃ： Ｐａｒｔ Ｄ，
２０１９， ２９：２１１－２２０． ＤＯＩ：１０．１０１６ ／ ｊ．ｃｂｄ．２０１８．１２．００２．

［１４］ 文竹， 姜义仁， 黄伶， 等． 栎黄掌舟蛾幼虫肠道好氧菌群分析

及产纤维素酶菌的筛选［ Ｊ］ ． 环境昆虫学报， ２０１５， ３７（６）：
１２０３－１２１２． ＷＥＮ Ｚ， ＪＩＡＮＧ Ｙ Ｒ， ＨＵＡＮＧ Ｌ， ｅｔ ａｌ． Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ａｅｒｏｂｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ⁃ｐｒｏｄｕ⁃
ｃｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｆｒｏｍ ｌａｒｖａｌ ｉｎｔｅｓｔｉｎｅ ｏｆ Ｐｈａｌｅｒａ ａｓｓｉｍｉｌｉｓ［Ｊ］ ． Ｊ Ｅｎｖｉ⁃
ｒｏｎ Ｅｎｔｏｍｏｌ， ２０１５， ３７（６）： １２０３－１２１２． ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ． ｉｓｓｎ．
１６７４－０８５８．２０１５．０６．１２．

［１５］ ＰＡＮＩＡＧＵＡ ＶＯＩＲＯＬ Ｌ Ｒ， ＦＲＡＧＯ Ｅ， ＫＡＬＴＥＮＰＯＴＨ Ｍ， ｅｔ ａｌ．
Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｙｍｂｉｏｎｔｓ ｉｎ Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ： ｔｈｅｉｒ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ，
ａｎｄ ｉｍｐａｃｔ ｏｎ ｔｈｅ ｈｏｓｔ［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ， ２０１８， ９： ５５６－５７０．
ＤＯＩ：１０．３３８９ ／ ｆｍｉｃｂ．２０１８．００５５６．

［１６］ ＳＮＹＭＡＮ Ｍ， ＧＵＰＴＡ Ａ Ｋ， ＢＥＺＵＩＤＥＮＨＯＵＴ Ｃ Ｃ， ｅｔ ａｌ． Ｇｕｔ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｏｆ Ｂｕｓｓｅｏｌａ ｆｕｓｃａ （ Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ： Ｎｏｃｔｕｉｄａｅ ） ［ Ｊ ］ ．
Ｗｏｒｌｄ Ｊ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ， ２０１６， ３２（７）： １１５－１２４． ＤＯＩ：１０．
１００７ ／ ｓ１１２７４－０１６－２０６６－８．

［１７］ ＢＲＯＤＥＲＩＣＫ Ｎ Ａ， ＲＡＦＦＡ Ｋ Ｆ， ＧＯＯＤＭＡＮ Ｒ Ｍ， ｅｔ ａｌ．
Ｃｅｎｓｕｓ ｏｆ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ Ｇｙｐｓｙ ｍｏｔｈ ｌａｒｖａｌ
ｍｉｄｇｕｔ ｂｙ ｕｓｉｎｇ ｃｕｌｔｕｒｉｎｇ ａｎｄ ｃｕｌｔｕｒｅ⁃ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｍｅｔｈｏｄｓ［ Ｊ］ ．
Ａｐｐｌ Ｅｎｖｉｒｏｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ， ２００４， ７０ （ １）： ２９３ － ３００． ＤＯＩ： １０．
１１２８ ／ ａｅｍ．７０．１．２９３－３００．２００４．

［１８］ ＢＯＥＣＫＬＥＲ Ｇ Ａ， ＴＯＷＮＳ Ｍ， ＵＮＳＩＣＫＥＲ Ｓ Ｂ， ｅｔ ａｌ．
Ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｕｐｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｄｅｎｓｅｄ ｔａｎｎｉｎ ｐａｔｈｗａｙ ｉｎ
ｐｏｐｌａｒ ｌｅａｄｓ ｔｏ ａ ｄｒａｍａｔｉｃ ｓｈｉｆｔ ｉｎ ｌｅａｆ ｐａｌａｔａｂｉｌｉｔｙ ｆｏｒ ｔｗｏ ｔｒｅｅ⁃
ｆｅｅｄｉｎｇ Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ［Ｊ］ ． Ｊ Ｃｈｅｍ Ｅｃｏｌ， ２０１４， ４０（２）： １５０－１５８．
ＤＯＩ：１０．１００７ ／ ｓ１０８８６－０１４－０３８３－７．

［１９］ ＢＨＡＴ Ｔ Ｋ， ＳＩＮＧＨ Ｂ， ＳＨＡＲＭＡ Ｏ Ｐ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ
ｔａｎｎｉｎｓ： ａ ｃｕｒｒｅｎｔ ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅ［Ｊ］ ． Ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ， １９９８， ９（５）：
３４３－３５７． ＤＯＩ：１０．１０２３ ／ ａ：１００８３９７５０６９６３．

（责任编辑　 王国栋）
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