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摘  要：蝗虫自古以来是我国农林牧业的一大害虫，蝗虫聚集成灾对农业造成了巨大的损失，国

内外学者也因此对其进行了深入的研究。随着科研工作者对昆虫肠道微生态学理论的逐渐重视，

蝗虫的肠道微生物也成为了研究的重点，同时测序技术的迅速发展促进了蝗虫肠道微生物的研究。

本文从蝗虫肠道菌群的多样性、功能及研究方法入手，对近年来蝗虫肠道微生物的研究进展进行

总结，并对今后的研究进行展望。 
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Abstract: Locust has been a major pest of China’s agriculture, forestry, and animal husbandry 
since ancient times, causing huge losses to agriculture. Researchers at home and abroad have 
conducted in-depth research on this pest. With the advances in the microecology of insect gut, 
the gut microbiome of locust has become a research focus. Meanwhile, the rapid development of 
sequencing technology has facilitated the research in this field. This paper summarizes the 
research progress in the diversity, function, and research methods of locust gut microbiome and 
puts forward the future research prospects. 
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目前，昆虫是自然界已知种类最多、数量

庞大、分布最广的生物类群[1]。昆虫的生物学

和行为作为一个复杂的生态系统研究时，微生

物是其重要的组成部分[2]，昆虫消化道的微生

态系统是微生物菌群与其宿主在不同发育阶段

动态的生理组合，是微生物菌群与宿主相互依

赖、相互制约的动态平衡的具体体现[3]。近年

来，肠道微生物对宿主的影响已成为国内外学

者关注的焦点。随着对昆虫肠道微生物研究的

逐渐深入，越来越多昆虫种类的肠道微生物多

样性及其对宿主的生理功能被揭示，其开发潜

力得到了越来越多的关注，并被逐渐应用于农

业、能源、环境保护等重要领域[4]。 
蝗 虫 (locust) 是 昆 虫 纲 (Insecta) 直 翅 目

(Orthoptera)蝗总科(Acridoidea)昆虫的总称，是

世界范围内的重大植食性害虫[5]。全世界的蝗

虫种类已超 1 万种，其中对农林牧业可造成不

同程度危害的大约有 500 种，有些种类则可造成

毁灭性的灾害，在中国已明确的蝗虫约 800 多种，

其中对农林牧业可造成不同程度危害的蝗虫约

60 余种[6]。蝗虫能够聚集和成群迁徙，对农作

物和植被造成巨大损害，其个体会根据它们所

经历的不同种群密度水平表现出极大不同的行

为、形态和生理表型 [7]。目前，世界范围内危

害较严重的种有：分布在非洲、欧洲、中东、

阿富汗、巴基斯坦和印度的沙漠蝗(Schistocerca 
gregaria)；分布在非洲、亚洲、欧洲和大洋洲的

飞蝗(Locusta migratoria)，其中在中国的亚种就

包括东亚飞蝗、亚洲飞蝗、西藏飞蝗 3 个亚种；

分布在高加索、中东、中亚地区 25 个国家的摩

洛哥蝗(Dociostaurus moroccanus)；分布在非洲

中南部的红蝗(Nomadacris septemfasciata)；分

布在中国北部和蒙古国的亚洲小车蝗(Oedaleus 
asiaticus)；分布在俄罗斯的西伯利亚西南部、

地中海西部、中国的新疆、德国、波兰、以色

列 、 伊朗和阿富汗的意大利蝗 (Calliptamus 
italicus)；分布在南美洲的智利、阿根廷、乌拉圭、

巴拉圭和巴西南部的南美洲蝗 (Schistocerca 
cancellata)；分布在中国南部、越南、老挝等地

区的黄脊竹蝗(Ceracris kiangsu)[8-9]。 
截至目前，关于蝗虫的研究主要集中在分

类学、生态学等方面，对于蝗虫肠道微生物的

多样性及功能的研究相对较少。随着基因组学、

蛋白组学、转录组学等多组学的快速发展，以

及高通量测序技术的应用，为蝗虫肠道微生物

的研究提供了更为有效的方法和手段。本文主

要概述了蝗虫肠道微生物的多样性、功能及其

研究方法的认识现状，并在此基础上对其研究

前景进了展望。 

1  蝗虫肠道微生物多样性研究 
在以往的研究中，蝗虫肠道微生物的研究

虽然不是重点，但国外关于蝗虫细菌共生特性

的研究数据早在 20 世纪 50 年代末发表，关于

蝗虫-细菌相互作用的性质已经积累了大量重

要的观察结果，为后来的研究提供了强大的理

论支撑。早期，研究人员利用光镜和扫描电镜

观察了沙漠蝗肠道微生物区系的分布，并且发

现肠杆菌科(Enterobacteriaceae) uyt1 细菌的数

量从前肠到后肠呈明显增加的趋势，在前肠中

发现的细菌与在蝗虫食物中发现的细菌大致相

似，而后肠中含有大量的肠杆菌科和链球菌科

(Streptococcaceae)[10]。同样地，Mead 等[11]对实验

室养殖的迁徙蝗虫黑腹蝗(Melanoplus sanguinipes)
的前肠、中肠及后肠的微生物进行了研究，发

现取食大麦苗和麸皮成虫的肠道菌群丰富但相

对简单，中肠和后肠中定殖着大量的微生物，

以兼性厌氧菌为主，优势菌群在性质上与其他

蝗类相似，这可能是由于食性和环境等因素不

同所致。这些重要的发现为后续人们对蝗虫后 
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肠内细菌的研究提供了重点。另外，相变是蝗

虫生物学的决定性特征，因为它在蝗群形成中

起着关键作用[7]，科研人员对实验室饲养的沙

漠蝗群居形态和独居形态的肠道菌群进行研

究，发现后肠细菌组成的种群动态存在阶段性

差异，但均保持了一个稳定的肠杆菌核心[12]。

在室内饲养的飞蝗的后肠中[13]，以及在田间捕

获的意大利蝗、摩洛哥蝗和红蝗的肠道中[14]也

发现了肠杆菌科。据报道，肠杆菌科普遍存在

于许多昆虫的肠道菌群中[15-16]，在宿主的葡萄

糖代谢、消化和求偶、繁殖行为中起着至关重

要的作用[17-19]。 
国内对于蝗虫肠道微生物的研究起步较

晚，研究焦点大多是东亚飞蝗。科研人员对东

亚飞蝗自然种群的雌、雄成虫肠道细菌进行了

分离培养，发现东亚飞蝗雌、雄成虫肠道细菌

结构存在差异，雌性成虫的优势菌为不动杆菌

(Acinetobacter)、米勒菌属(Moelleralla)、微杆菌

属(Microbacterium)，而雄性成虫的优势菌为柠檬

酸杆菌属(Citrobacter)、棍状杆菌属(Clavibacter)、
类芽孢杆菌属(Paenibacillus)[20]。赵悦等[21]对实

验室饲养的东亚飞蝗若虫肠道细菌进行了分离

培养，共获得 8 个细菌菌株，其中克雷伯氏菌

(Klebsiella sp.)和阴沟肠杆菌(Enterobacter cloacae)
为常驻的优势菌群。刘航[22]对东亚飞蝗及短额

负蝗肠道共生菌进行研究发现优势菌属与赵悦

等[21]的研究结果有一定差异，但克雷伯氏菌属

仍为优势菌属。克雷伯菌属属于肠杆菌科，是  
一种潜在的有益的非致病性微生物[23-24]，可降解

食物中的纤维素[25]，为苹果蝇蛆提供可用氮，

提高头角炎的免疫力，促进幼虫发育[26-28]。科

研人员对取食不同食料植物的东亚飞蝗肠道细

菌进行分离纯化，发现菌群多样性及丰度均存

在差异，证明不同食料植物对东亚飞蝗肠道细

菌种类和数量有很大的影响[29]，而对于转基因

处理与非转基因处理的玉米对飞蝗肠道菌群的

多样性与丰度无显著影响[30]。寄主植物影响了

东亚飞蝗肠道细菌群落的多样性和丰度，为了

适应食物的种类，满足宿主的营养需求，东亚

飞蝗的肠道菌群结构会随着食用植物的特性发

生质和量的变化[31]。蝗虫和大多数昆虫一样，

肠道菌群结构受发育阶段等内部因素和食物、温

度等外部因素的影响，发生不同程度的变化。目

前，在门水平对蝗虫肠道细菌多样性进行统计分

析表明[12-14,20-22,29-31]，在蝗虫肠道内，变形菌门

(Proteobacteria)和厚壁菌门(Firmicutes)是主要

的优势菌门，其次为放线菌门(Actinobacteria)、
拟杆菌门(Bacteriodetes)；在属水平，蝗虫肠道

内的优势菌属是克雷伯氏菌属、肠球菌属

(Enterococcus)、肠杆菌属(Enterobacter)、克吕沃

尔氏菌属(Kluyvera)、假单胞菌属(Pseudomonas)、
乳球菌属(Lactococcus)、链球菌属(Streptococcus)、
魏斯氏菌属(Weissella)、不动杆菌属和拟杆菌属

(Bacteroides)。 

2  蝗虫肠道微生物功能研究  
动物肠道内的营养和空间有限，许多肠道

共生体处于宿主定殖的竞争中[32]，受宿主肠道

特定结构的影响[33]，因此，这些共生体需要具

备一定功能来使它们能够逃避小生境竞争或参

与微生物间的竞争。尽管在群落结构上有很大

的差异，但许多昆虫的肠道菌群可以对宿主产

生有益的影响。肠道菌群在不同昆虫物种的生

物学中均发挥着重要的作用，据研究发现，肠

道微生物与昆虫营养、生长发育及免疫等功能

密切相关[34]，肠道微生物可以通过合成食物中

缺乏但对宿主至关重要的营养物质，以及分泌

消化酶使宿主消化某些食物成分，从而增强宿

主的营养状况和代谢。此外，昆虫肠道微生物

还能保护宿主免受入侵病原体的侵害，提高免
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疫力，降解外源性生物毒素，促进种间和种内

交流，调节繁殖，促进生长发育[35-41]。对于大部

分动物来说，微生物群落在消化道所起的作用尤

为突出，是昆虫不同生活方式的关键介质[36]，

肠道与菌群彼此作用、相互关联。 
食物在蝗虫肠道中的消化过程可以通过肠

道微生物产生的多种消化酶来参与完成[42]，并

且肠道微生物可以帮助蝗虫提高对食物营养物

质的利用率[43]。蝗虫取食的植物含有大量的纤

维素，因此需要在肠道内共生菌的协助下，消

化分解和利用食物中木质纤维素来获得自身生

命活动所需的营养。科研人员通过肠道细菌分

离筛选技术，从蝗虫活体标本肠道内分离出可

培养细菌并筛选出具有纤维素降解功能的细

菌，用于实际生产中[44-46]。 
肠道微生物具有为宿主昆虫抵御病原微生

物的作用，一旦病原微生物侵入宿主昆虫，肠

道菌群便会产生特定蛋白以激活宿主的免疫系

统，进而杀死病原微生物或者抑制其生长繁殖。

Dillon 等[47]发现蝗虫肠道中的肠杆菌科对病原

真菌有抵抗作用，蝗虫肠道的细菌群落适应于

将植物化感物质代谢成抗菌化合物，从而增强

其对抗病原体或外来微生物的活性，并提供信

息素化合物。沙漠蝗后肠的原生细菌已被证明

可以通过定殖抗性(colonization resistance, CR)
增强宿主免疫，从而使其对致病性感染的敏感

性降低[48]，这主要是由于细菌合成了抗真菌和

抗微生物的酚类化合物，这些化合物的抗菌特

性不仅保护了蝗虫免受病原体的建立，而且可

能有助于蝗虫后肠的选择性条件，为蝗虫肠道

耐微生物原生菌创造了有利条件[49-50]。 
已报道的细菌分泌的两种酚类化合物——苯

酚和愈疮木酚也被认为是一种内聚集信息素的

主要部分。苯酚和愈创木酚均由蝗虫后肠中的

凝聚泛菌(Pantoea agglomerans)、肺炎克雷伯菌

和阴沟肠杆菌(均来自肠杆菌科)产生，它们在无

菌蝗虫粪便颗粒上被发现，这些酚类化合物在

肠道中的前体是存在于蝗虫食物中的木质素衍

生香草酸，证明了凝聚泛菌可以合成酚类物质

参与合成蝗虫聚集信息素[51]。这些发现对后期

人们研究蝗虫-微生物-植物三营养相互作用具有

潜在的广泛意义。最新研究发现 4-乙烯基苯甲醚

(4-vinylanisole, 4VA)是蝗虫的聚集信息素[52]，但

是否由肠道微生物产生尚不明确，有待进一步

研究。 

3  蝗虫肠道微生物的研究方法  
传统培养分析方法是早期研究肠道微生物

最常用的分析鉴定方法，主要是通过富集培养、

纯培养等方法最终分离得到目标微生物，进而

对其进行分类鉴定和生理生化测定[53]。依靠传

统的分离培养方法只能培养出少部分微生物，

大部分微生物由于 pH、渗透压、营养物质等因

素难以被分离培养 [33,54-56]。科研人员利用传统

培养法对东亚飞蝗肠道细菌进行分离鉴定，仅

分离培养出 14 种菌属，数量排名前 5 的菌属为

稀有杆菌属(Rarobacter)、沙雷菌属(Serratia)、
纤维单胞菌属 (Cellulomonas) 、丙酸杆菌属

(Propionibacterium)和克雷伯菌属 [29]；而利用

16S rRNA 基因序列检测到的数量排名前五的优

势菌属为克吕沃尔氏菌属、肠杆菌属、假柠檬酸

盐杆菌属(Pseudocitrobacter)、乳球菌属和克雷伯

菌属[31]。由此可见，传统培养法只能检测到可以

在培养基上生长的少部分微生物，对于揭示昆虫

肠道菌群结构及多样性有很大的局限性。 
随着分子生物学的快速发展，新一代测序

技术为昆虫肠道微生物与昆虫宿主之间相互作

用的研究提供了更有效的方法和手段[57-58]。16S 
rRNA 基因测序技术具有精确度高、效率高等特

点，能克服传统培养法中的困难，在昆虫肠道
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微生物的分类鉴定、多样性分析等方面应用广

泛 [59]。早期科研人员利用变性梯度凝胶电泳

(denaturing gradient gel electrophoresis, DGGE)
一代测序技术，对 4 种蝗虫和蚱蜢的肠道细菌

16S rRNA 基因片段进行分析，揭示了阶段变化对

南非褐蝗肠道细菌多样性的影响[14]。龙文敏等[53,60]

利用 2 种 DNA 提取方法 QIAamp stool mini kit
与 Beadbeating 法进行变性梯度凝胶电泳，揭示

了每一个肠段水平上不同性别东亚飞蝗肠道微

生物群落结构的差异性。然而一代测序技术较为

耗时低效，并且若某一微生物丰度过低很可能

检测不出，造成结果的偏差。随着高通量测序

技术的发展，已由一代测序技术发展到了三代

测序技术。但由于三代测序技术成本相对较高，

而一代测序技术测通量较低[61]，所以二代测序

技术成为目前科研人员使用较多的手段。王建

梅 [45] 以亚洲小车蝗、花胫绿纹蝗 (Aiolopus 

tamulus)和长翅素木蝗(Shirakiacris shirakii) 3 种

蝗虫为实验昆虫，利用二代测序技术获得了 3 种

蝗虫肠道微生物物种丰度和多样性；Wang 等[31]

利用二代测序技术比较了不同食物对东亚飞蝗

肠道菌群结构的差异，并预测了功能。16S 
rRNA 基因测序技术能够解析昆虫肠道微生物

群落结构，挖掘样本特征与群落特征的关联[58]，

为后期进行功能微生物的筛选和元基因组的功

能基因分析奠定了基础。 
宏基因组学主要研究环境样品基因组中微

生物的遗传组成和群落功能，通过构建宏基因

组文库，高效快速地获取环境样品中微生物的

种群结构及丰度信息等，是了解宿主昆虫与肠

道微生物共同进化规律的重要手段[62]。科研人

员通过对蝗虫、切根虫和白蚁的肠道微生物宏

基因组进行比较分析，结构显示它们的肠道菌

群结构具有很大差异，在共同进化过程中针对

不同基因表达和不同代谢途径而形成独特的肠

道微生物结构组成[63]。宏基因组学技术可以更

加快速准确地获得肠道菌群结构及物种组成等

相关信息，为全面理解昆虫肠道微生物与宿主

的关系和对宿主的影响提供了更便捷的途径，

从而方便研究人员对不同物种或不同环境条件

下的昆虫肠道微生物多样性进行更高效的比对

分析，继而为之后的功能验证提供方向。 

4  展望 
在过去几十年里，科学家们对蝗虫肠道微

生物组进行了深入研究，目的是了解参与调节

肠道微生物与宿主之间复杂的分子机制，虽然

在部分种类的蝗虫肠道微生物多样性、降解纤

维素的肠道微生物菌种挖掘等方面取得了关键

进展，但在蝗虫肠道共生菌与宿主之间的相互

作用、取食行为与肠道微生物之间的相互影响

等方面还未可知。昆虫肠道菌群能为宿主提供

营养，但哪些代谢物被宿主吸收且如何对宿主

产生有益影响尚未可知。 

蝗虫肠道除了共生细菌外，真菌与病毒的

组成很大程度上被忽略，这些肠道共生微生物

可能通过其他微生物直接或间接与宿主相互作

用，从而影响蝗虫的行为、适应性、聚集性，

甚至杀虫剂抗性。因此，确定这些微生物的组

成，以及它们与蝗虫共生关系的性质，将使我

们更加全面地了解蝗虫生物学，利用细菌或其

他微生物制剂来减少其危害，并且挖掘更多有

益菌资源利用。因此，我们应该系统地整合多

组学数据，以全面了解昆虫肠道菌群的生理功

能和相互影响、协调机制，发掘肠道微生物的

复杂功能和潜在应用价值，并进一步促进相关

资源的开发和利用。 
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