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摘 要：【目的】探究草地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌群落的物种组成、优势类群及多样性特

征，为进一步挖掘草地贪夜蛾体内关键微生物，开发基于共生细菌的草地贪夜蛾绿色防控技术提

供科学依据。【方法】利用 PacBio 测序平台对草地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌 16S rRNA 基因

V1−V9 区进行高通量测序，分析草地贪夜蛾不同发育阶段细菌群落结构和多样性。【结果】对草

地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌群落进行多分类水平注释，共注释得到 35 门 72 纲 189 目 322 科

678 属 1 074 种。在门水平上，假单胞菌门(Pseudomonadota)和芽孢杆菌门(Bacillota)为各发育阶段

的优势类群；2−6 龄幼虫阶段的优势属为肠球菌属 (Enterococcus)，蛹期则以普罗威登斯菌属

(Providencia)为优势属，相对丰度达 78.13%；此外，沙雷氏菌属(Serratia)是雌成虫体内菌群的主要

优势属，相对丰度达 71.00%，而雄成虫的优势菌属为肠杆菌属(Enterobacter)，相对丰度为 39.18%。

多样性分析表明，卵期的 Shannon 多样性指数和 Chao1 丰富度指数均为各发育阶段最高，蛹期的

菌群多样性与物种丰富度则降至各发育阶段最低水平。功能预测结果显示不同发育阶段细菌群落

的功能类别丰度整体相近，其中代谢途径(metabolic pathways)丰度最高。【结论】草地贪夜蛾体内

共生细菌群落组成与多样性呈现显著的发育阶段特异性：卵期菌群多样性与丰富度最高，蛹期最

低，优势类群随发育阶段动态变化。属水平分析表明，肠球菌属、普罗威登斯菌属、沙雷氏菌属

和肠杆菌属为优势类群，为其体内核心优势共生菌，可作为草地贪夜蛾绿色防控的关键靶标微生

物。本研究明确了草地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌的种类构成及群落差异，为后续探究宿主与
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共生细菌互作机制及研发绿色防控技术提供了基础数据。
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Abstract: [Objective] To investigate the species composition, dominant taxa, and diversity 
characteristics of bacterial communities within Spodoptera frugiperda at different developmental 
stages, thereby providing a scientific basis for further exploring key microorganisms associated 
with S. frugiperda and developing green control technologies based on symbiotic bacteria. 
[Methods] High-throughput sequencing of the 16S rRNA gene V1−V9 regions of bacteria from 
S. frugiperda at different developmental stages was performed using the PacBio sequencing 
platform. The structure and diversity of bacterial communities across these stages were 
systematically analyzed. [Results] Bacterial communities within S. frugiperda at different 
developmental stages were annotated at multiple taxonomic levels, resulting in 35 phyla, 
72 classes, 189 orders, 322 families, 678 genera, and 1 074 species. At the phylum level, 
Pseudomonadota and Bacillota were consistently dominant across all developmental stages. At the 
genus level, Enterococcus was the dominant genus in the 2nd to 6th instar larvae. During the pupal 
stage, Providencia became the dominant genus, with a relative abundance of 78.13%. Additionally, 
Serratia was the dominant genus in female adults, accounting for 71.00% relative abundance, 
whereas Enterobacter was the dominant genus in male adults, with a relative abundance of 39.18%. 
Diversity analysis revealed that the egg stage exhibited the highest Shannon diversity index and 
Chao1 richness index among all developmental stages, whereas the pupal stage displayed the 
lowest levels of both bacterial diversity and species richness. Functional prediction indicated that 
the abundance of functional categories in bacterial communities was generally consistent across 
different developmental stages, with metabolic pathways showing the highest abundance. 
[Conclusion] The composition and diversity of bacterial communities in S. frugiperda exhibited 
developmental stage specificity, with the highest bacterial diversity and richness observed in the 
egg stage and the lowest in the pupal stage. Dominant taxa varied dynamically across 
developmental stages. At the genus level, Enterococcus, Providencia, Serratia, and Enterobacter 
were the dominant taxa and may serve as key targets for green control strategies. This study 
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clarifies the species composition and community differences of bacteria in S. frugiperda across 
developmental stages, providing fundamental data for further investigating the mechanisms 
underlying host-symbiont interactions and developing green control technologies.
Keywords: Spodoptera frugiperda; developmental stage; high-throughput sequencing; bacterial 
community

草 地 贪 夜 蛾 [Spodoptera frugiperda (J. E. 

Smith)]属鳞翅目(Lepidoptera)夜蛾科(Noctuidae)，

是一种迁飞性重大农业入侵害虫，该害虫具有

寄主范围广、繁殖力强、迁飞速度快以及对作

物危害性强等特点[1]，已对巴西[2]、泰国[3]和中

国[4]等多个国家和地区的粮食安全构成严重威

胁。2019 年 4 月 30 日海南省首次发现草地贪夜

蛾，目前已在全省 18 个市县均有发现[5]。海南

作为我国的热带岛屿省份，常年高温高湿的气

候条件已成为草地贪夜蛾的周年繁殖区，使其

对当地鲜食玉米和南繁育种玉米等作物构成威

胁，造成了一定的经济损失[6-7]。

共生细菌对昆虫的生长发育、生理代谢及

解毒等过程具有重要调控作用[8]。例如，共生细

菌可促进桔小实蝇(Bactrocera dorsalis)和柳蓝叶

甲(Plagiodera versicolora)幼虫的生长发育[9-10]；

加速灰飞虱(Laodelphax striatellus)卵巢成熟以增

强繁殖力[11]；调控西方蜜蜂(Apis mellifera)的记

忆能力以及提高白纹伊蚊(Aedes albopictus)对农

药的抗性[12-13]。这些发现揭示了共生菌在宿主

生命活动中的关键作用，也为害虫绿色防控

提供了资源与新思路。目前昆虫共生细菌的

绿色防控研究已从多个方面展开。(1)可利用

杀虫活性共生菌开发新型生物菌剂，如土壤不

动杆菌(Acinetobacter soli)对白背飞虱(Sogatella 

furcifera)的校正死亡率可达 100%[14]。(2)通过干

扰功能共生菌削弱害虫抗药性或抑制其发育繁

殖，如清除白纹伊蚊肠道中的褪色沙雷氏菌

(Serratia marcescens)可显著降低其对溴氰菊酯的

抗药性[15]。(3)利用合成生物学技术改造共生菌，

使其高效表达杀虫因子或效应蛋白，如改造蚊

子肠内沙雷氏菌(Serratia sp.)表达抗疟蛋白以阻

断病原传播[16]，改造绿针假单胞菌(Pseudomonas 

chlororaphis)产双链 RNA 以增强杀虫效果[17]。

昆虫体内细菌的组成与多样性常受寄主植

物、地理种群和发育阶段等多因素的影响。在寄

主植物方面，梨小食心虫(Grapholita molesta)[18]、

木蠹蛾(Endoclita signifer)[19]及草地贪夜蛾[20]等

昆虫的菌群多样性均表现出差异，但桑天牛

(Apriona germari)幼虫肠道细菌的丰富度和多样

性在不同寄主植物间无显著差异[21]。在地理种

群方面，谷蠹(Rhyzopertha dominica)[22]、黄脊竹

蝗(Ceracris kiangsu)[23]等不同地理种群的微生物

组成存在明显差异，而环带摇蚊 (Chironomus 

circumdatus)不同地理种群的微生物丰富度和多

样性相近[24]。昆虫在不同生长发育过程中会丢

失、重组或获得新的共生细菌，这种变化在全

变态昆虫中最为明显[25]。多数昆虫的细菌种类

与丰度常随发育阶段而变化，如大分舌蜂

(Colletes gigas)[26]、大刀锹甲(Dorcus hopei)[27]和

凹唇壁蜂(Osmia excavata)[28]等在不同发育阶段

表现出明显差异。也有学者研究发现巨尾阿丽

蝇(Aldrichina grahami)肠道细菌群落不受食物和

发育阶段影响[29]，表明寄主植物、地理种群和

发育阶段对昆虫体内细菌组成与多样性的影响

均具有类群特异性。

目前，关于草地贪夜蛾肠道微生物的研究

已探讨了寄主植物[30-34]、外源物质[35-37]、气

候[38]、地理[39]、发育阶段[40-41]等因素对菌群多

样性的影响，并已证实肠道细菌可提升草地贪

夜蛾产卵能力[41]和增强对杀虫剂抗药性[42]，表

明肠道细菌在宿主适应性中的关键作用。然而，

现有研究多聚焦于单一发育阶段或特定地理种

群。海南作为草地贪夜蛾的周年繁殖区，独特
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的热带气候可能通过影响菌群组成间接调控宿

主的生长发育与环境适应，但其体内细菌随发

育阶段的演替规律尚不明确。因此，明确这一

动态过程对于揭示其周年繁殖机制和筛选防控

靶点具有重要意义。此外，三代测序技术由于

超长的测序读长，在微生物的分类鉴定和群落

多样性的研究中较二代测序技术更具有优势[43]。

基于此，本研究利用三代高通量测序技术对草

地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌的 16S rRNA 基

因进行全长测序，系统分析海南五指山地区草

地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌的物种组成、

多样性及动态变化规律，旨在阐明其细菌群落

与发育阶段的关联性，为开发基于共生菌的草

地贪夜蛾绿色防控技术提供理论依据。

1　　材料与方法材料与方法

1.1　材料

本研究供试的草地贪夜蛾于 2021 年 7 月采

自中国海南省五指山市毛阳镇毛栈村玉米田

(18°56′36.79″N, 109°30′45.01″E)。采集的虫源置

于智能人工气候室内(型号：SAFE-RGQHS-2)，

以新鲜玉米叶片(品种： ‘美玉甜 007’)连续饲养

至 F3 代后用于试验。成虫饲养期间每日补充

10% 蜂蜜水作为营养补充剂。饲养条件设定：

温度为(26±1) ℃、相对湿度为(70±10)%、光周

期为 12 h 光:12 h 暗(12L:12D)。

1.2　草地贪夜蛾不同发育阶段样品收集

草地贪夜蛾为全变态发育昆虫，其生活史

涵盖卵(E)、幼虫期(1 龄幼虫 L1、2 龄幼虫 L2、

3 龄幼虫 L3、4 龄幼虫 L4、5 龄幼虫 L5、6 龄

幼虫 L6)、蛹期(P)及成虫期(雌虫 F、雄虫 M)。

不同发育阶段虫期分别在超净工作台下用 75%

的乙醇表面消毒 3 min，再用 PBS 缓冲液 (pH 

7.2−7.4)清洗 3 次，每次 1 min，处理后的样品立

即置于液氮中速冻，速冻完成后转移至−80 ℃超

低温冰箱中保存。取样阶段与取样数量见图 1，

每处理重复 3 次。

1.3　DNA 提取与 PCR 扩增

采用 TGuide S96 磁珠法 DNA 试剂盒[天根

生化科技(北京)有限公司]提取各发育阶段样品

的总 DNA，加入 1×dsDNA HS Working Solution

后使用酶标仪对 DNA 进行浓度检测，根据浓度

及扩增区域，在百灵 1000 自动化系统中，使用

Arhat 384 PCR 仪[莫纳(苏州)生物科技有限公司]

完成扩增检测。使用引物 27F (16S-F) (5′-AGR 

GTTTGATYNTGGCTCAG-3′) 和 1492R (16S-R) 

(5′-TASGGHTACCTTGTTASGACTT-3′)扩增 16S 

rRNA 基因的 V1 −V9 区[44]。 PCR 反应体系

(20.00 µL)：DNA 模板 2.00 µL，无酶纯水 NFW 

6.50 µL，KOD ONE MM (2×) 10.00 µL，上、下

游引物(10 µmol/L)各 0.75 µL。PCR 反应条件：

95 ℃预变性 2 min；98 ℃变性 10 s，55 ℃退火

30 s，72 ℃延伸 1.5 min，共 22 个循环；72 ℃

终延伸 2 min。扩增后 PCR 产物使用 1.8% 的琼

脂糖进行电泳检测。使用 SMRTBbell Prep Kit 

(3.0) (Pacific Biosciences 公司)对混合 PCR 产物

进行文库构建，采用琼脂糖凝胶电泳进行片段

检测及目标区域文库定量，然后依次完成损伤

修复、末端修复及连接接头，反应过程在 PCR

仪器上完成；产物经 AMPure PB 磁珠纯化回收

后获得上机文库，采用 Qubit 荧光定量仪检测文

库浓度，判定是否满足上机测序标准。对合格文

库采用 Revio Polymerase Kit (Pacific Biosciences

公司)进行上机前的引物与聚合酶结合反应，反

应产物经 Cleanup Beads 纯化后，置于 PacBio 测

序平台完成高通量测序。本研究的 PCR 反应、

文库构建及测序工作由北京百迈客生物科技有

限公司完成。

1.4　数据分析

使用 Lima 软件(v1.7.0)根据 barcode 对环状

一致性序列(circular consensus sequence, CCS)进

行识别，获得 Raw-CCS 序列数据[45]。随后，利

用 Cutadapt 软件(v1.9.1)识别并切除两端的引物

序列，并进行长度过滤，获得 Clean CCS 序
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列[46]。为去除测序过程中可能产生的嵌合体，

使用 UCHIME 软件 (v4.2)进行鉴定与剔除[47]，

最终得到用于下游分析的高质量有效序列。采

用 Usearch 软件(v10.0)[48]在 97% 的相似性阈值

下对有效序列进行聚类，生成操作分类单元

(operational taxonomic unit, OTU)。以 SILVA 138

为参考数据库，采用 QIIME 2 (v2020.6)中的朴

素贝叶斯分类器(置信度阈值 0.7)对特征序列进

行分类学注释，得到每个特征对应的门、纲、

目、科、属、种水平上的物种分类信息，进

而统计各样品在各分类水平上的群落组成[49]。

在 OTU 水平，使用 QIIME 2 软件[50]评估样品的

Shannon、Chao1 等 α 多样性指数，采用单因素

方差分析比较不同发育阶段间的多样性指数

差异。基于 Binary Jaccard 算法进行主坐标分

析(principal coordinates analysis, PCoA)[51]和非度

量多维尺度分析 (non-metric multi-dimensional 

scaling, NMDS)[52]，采用相似性分析检验组间

差异的统计学显著性。使用 PICRUSt2 软件对微生

物群落进行潜在功能预测，功能注释参考 KEGG

数据库(https://www.kegg.jp/)。通过 16S rRNA 基

因 特 征 序 列 与 IMG 微 生 物 基 因 组 数 据 库

(https://img.jgi.doe.gov/)参考序列进行比对及构

建系统发育树，匹配最近缘参考物种并预测

群落功能基因组成，最终在 KEGG 通路层

级 2 和层级 3 水平完成功能丰度统计分析[53]。

以 上 生 物 学 信 息 分 析 均 在 百 迈 客 云 平 台

(https://international.biocloud.net)上完成。其中，

不同发育阶段的各分类级别注释物种数、

Shannon 指数、Chao1 指数均采用 SPSS 27.0 软

件 进 行 统 计 分 析 ， 并 利 用 GraphPad Prism 

(v10.6.1)制图。

图1　草地贪夜蛾不同发育阶段及取样数量

Figure 1　Different developmental stages and sample sizes of Spodoptera frugiperda.
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2　　结果与分析结果与分析

2.1　草地贪夜蛾不同发育阶段细菌测序

数据

对 草 地 贪 夜 蛾 各 发 育 阶 段 样 本 的 16S 

rRNA 基因进行高通量测序，共获得原始序列

387 838 条。经过滤、去嵌合体质控处理后，获

得有效序列 38 366 条，各样本有效序列数介于

8 304−14 858 条之间，平均序列长度为 1 459 bp，

所有样本的测序覆盖度均超过 96.95%，表明测

序可覆盖草地贪夜蛾不同发育阶段体内的绝大

多数细菌类群。

2.2　草地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌

组成分析

草地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌在不同

分类水平下共注释得到 35 门 72 纲 189 目 322 科

678 属 1 074 种。其体内细菌的注释物种数量随

发育阶段呈现波动变化趋势，其中卵期与 5 龄

幼虫期在各分类水平下的注释物种数量均高于

其他发育阶段，而蛹期在各分类水平下的注释

物种数量最低(表 1)。

草地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌群落的

门水平优势类群为假单胞菌门(Pseudomonadota)

和芽孢杆菌门(Bacillota)。其中，假单胞菌门相

对丰度在卵(37.98%)和 1 龄幼虫(43.47%)阶段较

高，为主要优势门；2−6 龄幼虫阶段以芽孢杆菌

门为绝对优势类群，其相对丰度均超 50.00%；

假单胞菌门则在蛹(78.52%)、雌成虫(91.44%)及

雄成虫(76.87%)阶段大幅回升并维持高丰度水平

(图 2A)。进一步分析属水平菌群组成发现，卵

及幼虫阶段的菌群组成具有较高的多样性，肠

球菌属(Enterococcus)为 2−6 龄幼虫的主要优势

属；蛹期普罗威登斯属(Providencia)的相对丰度

显著提升至 78.13%，成为该阶段的绝对优势属。

成虫阶段则表现出明显的性别特异性，沙雷氏

菌属(Serratia)为雌成虫体内菌群的主要优势属，

而肠杆菌属 (Enterobacter)为雄成虫的优势属

(图 2B)。种水平上菌群多样性变化趋势与属水

平相似，呈现明显的发育阶段特异性，卵及低

龄幼虫阶段菌群多样性较高，从高龄幼虫到成

虫阶段，菌群组成逐渐向少数优势类群富集，

蛹期与成虫期的优势菌种呈现出明显的发育阶

段和性别特异性(图 2C)。

表1　草地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌各分类级别注释数量

Table 1　Number of annotated bacterial taxa at different taxonomic levels across different developmental stages 

of Spodoptera frugiperda

Sample

E

L1

L2

L3

L4

L5

L6

P

F

M

Total

Phylum

21.33±3.18a

16.67±1.86abc

7.67±0.88ef

7.00±0.00ef

7.00±1.54ef

20.00±2.65ab

9.33±1.33def

4.33±0.33f

15.00±2.65bcd

12.00±2.08cde

35

Class

38.00±8.50a

25.33±3.71abc

10.00±1.00de

10.00±0.57de

9.67±1.33de

32.67±7.06ab

13.00±1.53cde

5.67±0.67e

22.33±4.34bcd

15.33±2.84cde

72

Order

91.00±21.39a

57.67±8.51bc

17.67±2.02d

20.67±1.76d

18.67±1.76d

76.33±16.25ab

27.00±2.65cd

13.00±1.00d

51.67±9.91bc

36.33±4.37cd

189

Family

145.67±30.93a

98.67±16.89abc

29.33±0.88e

34.00±4.58e

31.00±2.52e

135.67±30.20ab

43.33±0.88de

19.67±2.73e

88.33±18.48bcd

64.67±2.85cde

322

Genus

238.33±59.47a

155.67±31.39bc

34.33±0.88e

43.67±7.17e

36.00±2.52e

246.67±49.94a

63.00±1.73de

25.33±5.33e

136.33±33.55cd

90.33±4.70de

678

Species

323.67±78.86ab

211.67±45.09bc

43.33±0.33de

56.00±11.16de

53.33±4.33de

336.00±68.46a

79.33±4.05de

27.33±5.84e

170.67±44.18cd

112.33±4.41cde

1 074

Values are mean±SE. Values in the same column followed by different lowercase letters indicate significant differences in the 

number of annotated species (P<0.05, Duncan’s new multiple range test).
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图2　草地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌群落在不同分类水平的相对丰度

Figure 2　Relative abundance of bacterial communities in Spodoptera frugiperda at different taxonomic levels 

across developmental stages. A: Phylum level; B: Genus level; C: Species level.
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如图 3 所示，草地贪夜蛾不同发育阶段共

有的细菌类群为 5 门 11 属 12 种；在门、属、

种 3 个分类水平下，卵期的特有细菌类群数量

均为各发育阶段中最高，而蛹期的特有细菌类

群数量最少。

2.3　草地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌

α多样性分析

草地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌的

Shannon 多样性指数与 Chao1 物种丰富度指数存

在差异(图 4)。卵期的 Shannon 指数与 Chao1 指

数均为各发育阶段中最高，表明该阶段是其菌

群多样性与物种丰富度最高的时期。幼虫阶段

内，5 龄幼虫的 Shannon 指数显著高于其余幼虫

龄期(P<0.05)，其 Chao1 指数与 1 龄幼虫无显著

差异(P>0.05)，而与其余幼虫龄期均存在显著差

异(P<0.05)。蛹期的菌群多样性与物种丰富度均

下降至各发育阶段中的最低水平；成虫阶段的

Shannon 指数与 Chao1 指数较蛹期虽有回升，但

其整体菌群 α 多样性仍处于较低水平。

图3　草地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌群落在不同分类水平的Venn图

Figure 3　Venn diagram of bacterial communities in Spodoptera frugiperda at different taxonomic levels across 

developmental stages. A: Phylum level; B: Genus level; C: Species level.

图4　草地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌在OTU水平的α多样性

Figure 4　Alpha diversity of bacterial communities in Spodoptera frugiperda at the OTU level across different 

developmental stages. A: Shannon index; B: Chao1 index. Values are mean±SE. Different lowercase letters above 

the bars indicate significant differences (P<0.05, Duncan’s new multiple range test).
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2.4　草地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌

β多样性分析

PCoA 分析结果表明，草地贪夜蛾不同

发育阶段的体内细菌群落结构存在极显著差

异 [analysis of similarities (ANOSIM): R=0.767, 

P=0.001]；从聚群特征来看，卵与 1 龄幼虫的菌

群结构聚群距离较近；除 5 龄幼虫外，其余幼

虫龄期的菌群结构聚群相对集中，蛹期与雄成

虫的菌群结构表现出较近的聚群特征(图 5A)。

NMDS 分析的 Stress 值小于 0.2，表明分析具有

较高可靠性，聚群趋势与 PCoA 结果较一致，进

一步验证了草地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌

群落结构存在极显著差异(图 5B)。

2.5　草地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌

组成差异分析

基于 LEfSe (linear discriminant analysis effect 

size)构建的系统发育分支图(图 6)，揭示了草地

贪夜蛾不同发育阶段体内菌群主要生物标志物的

演替规律。在属分类水平上，卵期以谷氨酸杆菌

属(Glutamicibacter)、黄土杆菌属(Flavisolibacter)

和链球菌属(Streptococcus)为生物标志物。幼虫

期菌群组成随龄期呈现明显的动态变化，其中

1 龄幼虫富集葡萄球菌属(Staphylococcus)；2 龄

幼虫以泛菌属(Pantoea)为生物标志物；而 3 龄

幼虫无显著属级差异类群；4 龄幼虫转变为

克雷伯氏菌属 (Klebsiella)； 5 龄幼虫以拟杆

菌属 (Bacteroides)和假单胞菌属 (Pseudomonas)

为生物标志物； 6 龄幼虫则以棒状杆菌属

(Corynebacterium)、未培养类群 ZOR0006 及肠

球菌属(Enterococcus)为生物标志物。蛹期生物

标志物为普罗威登斯菌属(Providencia)；成虫期

菌群呈显著性别二态性，雌虫富集发光杆菌属

(Photobacterium)和沙雷氏菌属(Serratia)，雄虫

以类芽孢杆菌属(Paenibacillus)为生物标志物。

2.6　草地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌

功能预测

通过 PICRUSt2 对草地贪夜蛾不同发育阶段

体内细菌群落的功能进行预测，并结合 KEGG 数

据库进行基因功能注释。结果显示，在 KEGG

二级功能层级丰度排名前 10 的功能类别中，全

局与概览图(global and overview maps)的丰度最

高；碳水化合物代谢(carbohydrate metabolism)、

图5　草地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌β多样性分析

Figure 5　Beta diversity analysis of bacteria in Spodoptera frugiperda across different developmental stages. A: 

PCoA plot; B: NMDS plot.
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图6　草地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌群落LEfSe分析(LDA>4)

Figure 6　LEfSe analysis of bacterial communities in Spodoptera frugiperda at different developmental stages 

(LDA>4).
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氨基酸代谢(amino acid metabolism)等代谢功能

以 及 膜 转 运 (membrane transport)、 信 号 转 导

(signal transduction)等调控功能在各发育阶段稳

定存在(图 7A)。在 KEGG 三级功能层级中，代

谢类功能占据主导，其中代谢途径 (metabolic 

pathways)、多样环境中的微生物代谢(microbial 

metabolism in diverse environments)、ABC 转运

蛋白(ABC transporters)等基础功能在各阶段持续

存在(图 7B)，上述功能预测结果表明草地贪夜

蛾不同发育阶段的细菌功能谱具有高度保

守性。

3　　讨论讨论

草地贪夜蛾不同发育阶段门水平的优势菌

群主要为假单胞菌门和芽孢杆菌门，其中 6 龄

幼虫以芽孢杆菌门为主，而蛹、雌雄成虫体内

则以假单胞菌门为主要类群。该结果与前人研

究一致[40-41,54-55]。此外，取食不同寄主植物的草

地贪夜蛾肠道微生物中假单胞菌门和芽孢杆菌

门同样为优势菌门[32,56]，表明这两类菌群可能参

与草地贪夜蛾生长发育、营养代谢等基础生理

过程，是其体内微生物群落的主要功能类群。

在属水平上，本研究发现肠球菌属是 2−6 龄草

图7　基于PICRUSt2的草地贪夜蛾不同发育阶段体内细菌群落功能预测

Figure 7　 Functional prediction of bacterial communities in Spodoptera frugiperda across different 

developmental stages based on PICRUSt2. A: Second functional level; B: Third functional level.
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地贪夜蛾幼虫体内的优势菌属，与已有研究报

道一致[40,54]，且该菌属在取食不同寄主植物的

5 龄幼虫中同样是优势菌属[33]，表明其在草地贪

夜蛾幼虫期菌群中稳定性高，不受幼虫发育龄

期和寄主类型的影响，推测其可能在幼虫生理

过程中发挥重要功能，可作为幼虫期菌群调控

的关键靶点。同时，本研究还发现，雌成虫以

沙雷氏菌属为优势菌属，而雄成虫则以肠杆菌

属为主。其中，雄成虫结果与 Fu 等[55]的研究结

果一致。类似地，斜纹夜蛾(Spodoptera litura)雌

雄成虫的微生物群结构同样存在显著差异[57]。

然而，本研究中雌成虫的菌群结果与已有报道

中草地贪夜蛾雌雄成虫肠道菌群无显著性别差

异的结论不同[40,55]。推测其差异主要源于两方

面：一方面，前人研究的对象为肠道细菌，而

本研究分析的是整个虫体的细菌群落，除肠道

外，体腔、生殖器官等组织中的共生细菌可能

因雌雄成虫生理功能差异表现出不同的特征；

另一方面，地理种群的差异也可能导致菌群组

成的差异，进而改变性别特异性的表现程度。

本研究丰富了对草地贪夜蛾菌群性别分化特征

的认知，为后续揭示菌群与成虫繁殖、性别决

定等关键生理功能的关联性提供了新的研究

视角。

草地贪夜蛾不同发育阶段的体内共生细菌

群落呈现明显的优势物种演替特征。卵期优势物

种为松鼠哺乳动物球菌(Mammaliicoccus sciuri)，

该菌在 1 龄幼虫体内仍维持较高丰度。该菌可促

进宿主对植物蛋白的吸收利用，并抑制病原真菌

孢子萌发，提升幼虫的抗病能力[58-59]，推测该菌

可能通过营养供给与抗病防御双重作用保障草

地贪夜蛾卵的孵化及 1 龄幼虫的存活。1 龄幼

虫阶段，鲍氏不动杆菌(Acinetobacter baumannii)

成为优势物种，而蒙氏肠球菌 (Enterococcus 

mundtii)是 2−6 龄幼虫的优势物种，该菌广泛分

布于鳞翅目昆虫中，其通过促进取食、增强消

化酶活性维持肠道稳态以促进发育[60-61]，这可

能是其维持优势地位的关键。成虫期菌群呈现

明显的性别二型性特征。雌成虫的优势菌为

褪色沙雷氏菌，该菌可能参与宿主繁殖，兼

具保护宿主、增强环境适应性[62-64]与致病性双

重功能[65-66]；雄成虫的优势菌为霍氏肠杆菌

(Enterobacter hormaechei)，可促进宿主生长发

育[67]，也具有致病性[68]。二者均呈现共生与致

病的双重角色，但其功能调控机制及二者间的

功能差异仍有待进一步研究。

草地贪夜蛾菌群多样性与物种丰富度随发

育阶段呈现动态变化，其中卵期的 Shannon 指

数与 Chao1 指数均达到各发育阶段的峰值，与

Fu 等[55]和 Li 等[40]的研究结果一致，表明卵期高

菌群多样性可能是草地贪夜蛾早期发育阶段的

共有生物学特征。这一现象可能与卵期微生物

来源构成相关，卵期菌群可通过母体垂直传播

获得[69]，此外，草地贪夜蛾卵块表面覆盖有鳞

毛，卵壳微结构复杂，即便经体表消毒处理仍

可能残留或沾染环境中的微生物，难以彻底清

除。蛹期的菌群多样性与物种丰富度则降至最

低水平。同样在斜纹夜蛾研究中卵块的菌群多

样性最高，蛹期最低[57]。草地贪夜蛾 5 龄幼虫

菌群与其余幼虫阶段相比菌群多样性与丰富度

剧增，这可能是因为草地贪夜蛾从 5 龄开始进

入暴食期，取食量大幅度增加[54]，导致随食物

摄入的细菌总量与种类大幅上升；同时，快速

生长伴随的肠道环境可能发生的变化也为多种

微生物提供了适宜的定殖条件，从而导致菌群

丰富度明显升高。然而，不同研究关于草地贪

夜蛾菌群多样性的动态变化存在差异。Chu

等[41]发现，卵期与 1−2 龄幼虫的菌群多样性与

物种丰富度最低，新羽化成虫最高，与本研究

卵期多样性最高相反。从菌群聚群特征来看，

本研究中卵与低龄幼虫(L1)的菌群结构聚群距离

较近，这与 Chu 等[41]报道的结论一致。Li 等[40]

的研究发现雌、雄成虫的细菌群落更接近早期

幼虫阶段。这些研究差异可能与样本取样来源、

饲养条件、测序技术方法等相关。

本研究通过 PICRUSt2 对草地贪夜蛾不同发
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育阶段体内菌群功能进行预测，结果显示，其

体内菌群在 KEGG Level 2 功能水平以全局与概

览图(global and overview maps)的丰度最高；在

KEGG Level 3 功能水平上，代谢途径(metabolic 

pathways)和次生代谢物的生物合成(biosynthesis 

of secondary metabolites)为优势功能类别。该结

果与针对不同食料条件下草地贪夜蛾肠道菌群

的功能预测结果基本一致[70]。由于 PICRUSt2 功

能预测的准确性受参考数据库完整性、注释精

度以及序列匹配程度等因素影响，可能存在一

定的预测偏差与注释局限。相关功能仍需通过

宏基因组等技术进一步验证。已有研究显示，

无论采用 16S rRNA 基因还是宏基因组测序，也

无论寄主植物种类如何变化，草地贪夜蛾肠道

菌群中碳水化合物代谢功能均呈现较高丰

度[33,56]。综合上述结果推测，尽管草地贪夜蛾体

内及肠道共生细菌的群落物种组成会随发育阶

段、地理分布、寄主植物及环境胁迫等因素发

生变化，但其核心代谢功能相对稳定，这可能

是其适应多种寄主植物和抵御外界环境胁迫的

重要微生态策略之一。

4　　结论结论

本研究分析了海南五指山地区草地贪夜蛾

不同发育阶段体内细菌群落组成特征。菌群

α 多样性以卵期最高、蛹期最低。在门水平上，

假单胞菌门和芽孢杆菌门为主要优势菌门，在

不同发育阶段中具有较高的保守性。在属水平

上，肠球菌属是 2−6 龄幼虫的稳定优势菌属，

而成虫期菌群呈现显著的性别二态性(雌成虫以

沙雷氏菌属为优势，雄成虫以肠杆菌属为优势)。

此外，普罗威登斯菌属为蛹期的优势类群，上

述优势菌属可考虑作为绿色防控的关键靶标。

尽管物种组成随发育阶段动态变化，但以碳水

化合物代谢为代表的核心代谢功能始终保持高

度稳定。本研究揭示了草地贪夜蛾不同发育阶

段优势菌群的组成特征与演替规律，为其绿色

防控提供了理论依据。
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