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摘要：【目的】为明确松墨天牛Monochamus alternatus成虫中、后肠细菌群落结构，探索肠道细菌的

潜在功能。【方法】分别提取室外和室内饲养的松墨天牛成虫各15头(室内和室外各15个中肠、15个后

肠)的肠道DNA，利用二代测序技术对松墨天牛成虫肠道细菌的16S rDNA V3–V4区序列进行测序，统

计操作分类单元(OTUs)数量，分析物种组成、Alpha多样性和Beta多样性；采用PICRUSt软件预测肠道

细菌的功能。【结果】共获得544180条高质量序列，在97%相似度下将其聚类为615个OTUs，总共注释

到22个门、48个纲、112个目、172个科、285个属和408个种。室内种群的OTUs数量多于室外种群，

室内外种群的OTUs种类存在差异性。同一种群的中、后肠之间差异不明显。变形菌门Proteobacteria

为室内外松墨天牛肠道细菌的最优势门；肠杆菌属Enterobacter为室外种群肠道细菌和室内种群后肠细

菌的最优势属，沙雷氏菌属Serratia为室内种群中肠的最优势属。Alpha多样性结果表明松墨天牛成虫

室内种群肠道菌群的丰度显著高于室外种群；Beta多样性结果显示室外种群肠道菌群均一性和稳定性

比室内种群好。室外和室内种群的中肠与后肠之间在菌群丰度和多样性上均无显著差异。功能预测结

果表明，室内外松墨天牛成虫肠道菌群中代谢通路的丰度最高，其中以糖类代谢和氨基酸代谢为主，

还有降解外源化学物质、萜类和聚酮类化合物及其他次生代谢物质的能力。不同种群、不同肠段之间

的功能丰度均无显著差异。【结论】明确了取食不同食料的松墨天牛成虫中、后肠的细菌群落结构及

差异，了解了肠道细菌的潜在作用，为进一步探究松墨天牛肠道共生菌的功能提供了理论基础。 
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松墨天牛(Monochamus alternatus)属于鞘翅

目(Coleoptera)天牛科(Cerambycidae)，是我国松

科植物重要蛀干害虫，也是松材线虫病扩散的主

要媒介昆虫[1–3]。该害虫在野外以幼虫钻蛀取食生

长衰弱木的韧皮部和木质部，成虫取食 1–2 年生

枝条 [4]。为了对松墨天牛进行深入的研究，国



684 Hongjian Chen et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2021, 61(3) 

actamicro@im.ac.cn 

内外已经掌握了松墨天牛的人工饲养方法，同

时配制了多种适宜松墨天牛生长发育的半人工

饲料 [5–7]。 

昆虫的肠道大致分为前肠、中肠和后肠 3 个

部分，其中又以中肠和后肠作为最主要的消化器

官，肠道内部栖居着大量的微生物，能够影响宿

主昆虫的生长发育、生理代谢、生殖和免疫等生

命活动[8–11]。由于中、后肠的微生态环境存在差

异，因而会影响不同肠段微生物的群落结构[12]。

昆虫肠道微生物群落的形成高度依赖于饮食，取

食不同食料或在不同生境中生长的昆虫，其肠道

微生物的种类和数量会发生变化，优势菌群也可

能随之改变[13–17]。 

松墨天牛成虫在取食健康枝条的时候，也是

从植物中获取生长发育所需营养物质的一个过

程。然而，树木中的葡萄糖是以纤维素、半纤维

素、葡聚糖和果胶等复杂的多糖聚合物存在，氮

素含量也相对不足，植物细胞壁蛋白质与木质素

和纤维素形成结合蛋白而难以被直接利用[18]，因

此，蛀干昆虫进化出利用肠道共生细菌产生纤维

素或半纤维素酶[19]，或者提高宿主昆虫体内相关

消化酶活性 [20]进而分解木质纤维素获得所需的

葡萄糖。同时，萜类化合物是松属植物重要的组

成性和诱导性化学防御物质[21]，蛀干害虫可以利

用肠道细菌降解针叶树萜类物质[22–23]，以提高昆

虫对寄主的适应性。 

国外已有学者研究自然取食和人工饲养条

件下松墨天牛成虫中肠、后肠细菌群落的组成[7]，

但是由于国内松墨天牛成虫在室外取食的松树

种类不同，人工饲料的配方也有差异，可能会形

成不同的肠道菌群。因此，国内松墨天牛成虫肠

道菌群组成的研究仍很重要，并且松墨天牛成虫

肠道细菌的功能尚未见报道。本研究选择从林间

马尾松木段中羽化的松墨天牛成虫和室内人工

饲料饲养的松墨天牛成虫为研究对象，研究 2 个

种群成虫中、后肠不同肠段的细菌群落结构，进

而分析这些菌群的潜在功能，为进一步揭示肠道

细菌在不同食料、不同肠段中的组成变化以及帮

助宿主昆虫获取营养、克服寄主植物化学防御的

作用机制提供参考依据。 

1  材料和方法 

1.1  供试虫源 

松墨天牛成虫室外种群：将江苏省镇江市丹

徒区感染松材线虫病死亡的马尾松砍伐后，锯成

2 m 的木段，放入人工自制的不锈钢网笼内(长×

宽×高=2.5 m×2.5 m×2.0 m)，每天上午 8 时检查木

段中羽化的天牛成虫，一旦发现羽化的成虫，及

时带回室内，体表消毒后置于–80 °C冰箱中冷冻，

备用。 

松墨天牛成虫室内种群：将网笼内羽化的天

牛，带回室内后除了进行上述直接处理冷冻后，

一部分天牛成虫放入养虫笼(长×宽×高=2.5 m× 

2.5 m×2.0 m)，提供 1–2 年生马尾松枝条供其补

充营养，2 周后，将 5 对雌雄成虫置于相同的养

虫笼内配对，提供长 25 cm、直径 7–10 cm 的马

尾松木段供其产卵，定期收集卵粒并转移至半人

工饲料上，参考陈瑞旭等方法(2017)进行人工饲

养。将羽化的松墨天牛成虫体表消毒后置于

–80 °C 冰箱中冷冻，备用。每份半人工饲料的配

方为马尾松木屑 100 g、琼脂 40 g、蔗糖 20 g、

酵母粉 12.5 g、安息香酸钠 2 g、山梨酸钾 1 g、

0.5 mol/L 的硫酸 10 mL、麦胚粉 25g、胆固醇   

1.5 g、抗坏血酸 4 g、酪蛋白 20 g、氯化胆碱 1 g、
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无菌水 800 mL，饲料使用前需经 121 °C 湿热灭

菌 20 min。 

1.2  松墨天牛成虫肠道分离 

取健康的室内外种群松墨天牛成虫各 15 头，

用 75%乙醇体表消毒 1 min，再用无菌水冲洗    

2 次。无菌条件下进行解剖，取出完整肠道，分

离中肠和后肠。不同种群成虫的中肠和后肠分别

置于装有 0.5 mL PBS 缓冲液的 1.5 mL 离心管中，

每管 5 头成虫，每个肠段 3 管，室内外种群共    

4 个肠段，总计 12 管肠道样本用于提取肠道细菌

DNA。 

1.3  DNA 提取和 PCR 扩增 

采用 CTAB 法[24–25]提取肠道细菌总 DNA，

利用 Nanodrop 2000C (Thermo Scientific)评估

DNA 浓度，用 1%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 纯

度。以提取的细菌总 DNA 为模板，采用 16S rDNA

的 V3–V4 区引物进行 PCR 扩增，引物为 341F 

(5′-CCTAYGGGRBGCASCAG-3′)和 806R (5′-GG 

ACTACNNGGGTATCTAAT-3′)。PCR 反应体系

(30 μL)：2×Phusion Master Mix 15 μL，2 μmol/L

上下游引物各 1.5 μL，DNA 模板 10 ng，ddH2O   

2 μL。PCR 扩增程序：98 °C 1 min；98 °C 10 s，

50 °C 30 s，72 °C 30 s，30 个循环；最后 72 °C    

5 min，PCR 仪采用 Bio-Rad T100。使用 2%琼脂

糖凝胶回收 PCR 产物，利用 AxyPrep DNA Gel 

Extraction Kit (Axygen Biosciences，Union City，

CA，USA) 进行纯化，Tris-HCl 洗脱，2%琼脂糖

电泳检测。 

1.4  文库构建和高通量测序  

采用 NEB Next® UltraTM DNA Library Prep 

Kit for Illumina (NEB，USA)试剂盒完成文库的构

建，具体步骤：(1) 连接“Y”字形接头；(2) 使用

磁珠筛选去除接头自连片段；(3) 利用 PCR 扩增

进行文库模板的富集；(4) 氢氧化钠变性，产生

单链 DNA 片段。经过 Qubit 定量和文库检测合格

后，利用 Illumina HiSeq 2500 平台进行双端测序。 

1.5  序列数据分析 

原始序列数据使用 Trimmomatic 软件质控，

FLASH 软件 [26] 进行拼接。拼接后的序列用

USEARCH 软 件 (version 7.1 http://drive5.com/ 

uparse/)进行 OTU 聚类[27]。再利用 RDP classifier 

(http://rdp.cme.msu.edu/)对每条序列进行物种分

类注释[28]，最后利用 R 软件(version 3.5.1)分别在

门和属分类水平上统计各样本的群落组成及物

种丰度情况，同时绘制 Venn 图统计样本的 OTU

组成相似性及重叠情况。 

采用 Alpha 多样性分析反映微生物群落的丰

富 度 和 多 样 性 ， 用 mothur (version v.1.30.1 

http://www.mothur.org/wiki/Schloss_SOP#Alpha_

diversity)指数分析 [29]计算各样本的菌群丰富度

(Ace 和 Chao 指数)以及菌群多样性(Shannon 和

Simpson 指数)，并根据 Shannon 指数绘制稀释性

曲线。数据采用 SPSS 22.0 软件进行单因素方差

分析，使用 Tukey HSD 或 Tamhane’s T2 进行多

重比较。采用 Beta 多样性分析研究不同样本菌群

结构的相似性或差异关系，用 Qiime 计算 Beta

多样性距离矩阵，根据距离矩阵进行层级聚类分

析，使用 UPGMA 算法和 R 软件(version 3.5.1)

构建样本层级聚类树。 

1.6  肠道菌群功能分析 

采用 PICRUSt 软件预测室内外松墨天牛成

虫肠道菌群的功能[30]。首先对 OTU 丰度表进行

标准化，去除 16S rRNA marker gene 在物种基因
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组中的拷贝数目的影响；然后根据每个 OTU 对

应的 greengene ID 进行 KEGG 功能注释，获得

OTU 在各功能水平的注释信息及其在不同样本

中的丰度信息。数据采用 SPSS 22.0 软件进行单

因素方差分析，使用 Tukey HSD 或 Tamhane’s T2

进行多重比较。 

2  结果和分析 

2.1  室内外松墨天牛成虫肠道细菌 16S rDNA

序列拼接和组装  

从松墨天牛成虫室内外种群的 12 个肠段样

本中共获得 638141 条细菌 16S rDNA 原始序列

读数，经过质量过滤和去除嵌合体后，得到

544180 条高质量序列，每条序列平均长度为

419.2 bp。按照最小样本序列数进行抽平，在 97%

相似度下将其聚类为用于物种分类的 615 个

OTUs，总共注释到 22 个门、48 个纲、112 个目、

172 个科、285 个属和 408 个种。 

2.2  室内外松墨天牛成虫中、后肠细菌群落结构

分析 

结果如图 1 所示，松墨天牛成虫室外种群肠

道的 OTU 数量远少于室内松墨天牛成虫。室外

种群共有 197 个 OTUs，其中中肠有 170 个，后

肠有 162 个；室内种群共有 519 个 OTUs，其中

中肠有 436 个，后肠有 438 个。两个种群各自的

中肠与后肠的 OTU 数量之间无显著差异。松墨

天牛室内外两个种群的成虫共有相同的 OTUs 

101 个，其中松墨天牛室外种群成虫中肠和室内

种群成虫中肠共有相同的 OTUs 58 个，室外种群

成虫后肠和室内成虫后肠共有相同的 OTUs 72 个；

室外种群成虫中肠和后肠共有相同的 OTUs    

135 个。室内种群成虫中肠和后肠共有相同的

OTUs 355 个。表明松墨天牛室内种群与室外种群

成虫肠道的细菌群落组成存在较大差异，室内种

群比室外种群的菌群丰富；无论室内种群还是室

外种群，其成虫中肠和后肠的细菌群落组成具有

相似性，并且丰度相当。 

由图 2-A 可以看出，在门水平上，松墨天牛

室内外种群成虫肠道菌群的优势门为变形菌门

(Proteobacteria)和厚壁菌门(Firmicutes)，其中变

形菌门在室内种群成虫肠道中表现出更大的优

势。这 2 个优势门在不同样本中所占比例不同，

变形菌门在室外种群成虫的中、后肠与室内种群

成虫的中、后肠中分别为 93.26%、76.85%、

98.95%、99.21%，为绝对优势类群；厚壁菌门在 

 

 
 
图 1.  松墨天牛室内外种群成虫中、后肠细菌 OTUs

的韦恩图 

Figure 1.  Venn diagram of OTUs of bacteria in the 
midgut, hindgut of the adult of M. alternatus. FM: 
outdoor midgut; FH: outdoor hindgut; LM: indoor 
midgut; LH: indoor hindgut. 
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图 2.  松墨天牛室内外种群成虫中、后肠细菌优势门(A)和属(B)的相对丰度 

Figure 2.  Relative abundance of dominant phyla (A) and genera (B) of bacteria in the midgut, hindgut of the 
adult of M. alternatus. 
 

这些样本中的占比分别为 5.97%、22.35%、0.10%、

0.06%。剩余占比较少的其他细菌分别为 0.77%、

0.80%、0.95%、0.73%。 

由图 2-B 可以看出，在属水平上，丰度排序

前 10 名的优势属在室外种群成虫的中、后肠与室

内种群成虫的中、后肠中所占比例分别为肠杆菌属

Enterobacter (68.60%︰70.21%︰2.34%︰67.08%)、

沙雷氏菌属 Serratia (0.46%︰0.45%︰65.93%︰

5.32%)、拉乌尔菌属 Raoultella (17.95%︰4.32%︰

0.49%︰12.12%)、根瘤菌属 Rhizobium (0.00%︰

0.00%︰21.47%︰0.10%)、乳球菌属 Lactococcus 

(3.04%︰16.99%︰0.00%︰0.00%)、埃希氏-志贺

氏 菌 属 Escherichia-Shigella (4.87% ︰ 0.99% ︰

0.28%︰8.74%)、肠球菌属 Enterococcus (2.90%︰

5.36%︰0.00%︰0.00%)、气单胞菌属 Aeromonas 

(0.02% ︰ 0.00% ︰ 2.79% ︰ 0.46%) 、 醋 杆 菌 属

Acetobacter (0.00%︰0.00%︰3.19%︰0.03%)和肠

杆菌科未分类属 unclassified_f_Enterobacteriaceae 

(0.13%︰0.10%︰0.54%︰2.25%)。表明松墨天牛

室外种群与室内种群成虫肠道的部分优势属种

类不同，且同一优势属所占比例也不同；不同肠

段之间的优势属比例存在差异。 

2.3 松墨天牛成虫中、后肠细菌多样性分析 

由图 3 可知，全部样本基于 Shannon 指数的

稀释性曲线趋于平缓，增加数据量产生的新 OTU

很少，说明测序数据量合理，测序达到足够深度。

通过比较松墨天牛室内外种群成虫中、后肠细菌

Alpha 多样性的 Ace 指数、Chao 指数、Shannon

指数和 Simpson 指数(表 1)，发现室外种群成虫肠 
 

 
 

图 3.  松墨天牛室内外种群成虫中、后肠细菌香农指

数稀释曲线 

Figure 3.  Rarefaction curve of Shannon index of 
bacteria in the midgut, hindgut of the adult of      
M. alternatus. 
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表 1.  松墨天牛室内外种群成虫中、后肠细菌 Alpha 多样性指数 

Table 1.  Alpha diversity indices of bacteria in the midgut, hindgut of the adult of M. alternatus 

Sample Ace Chao Shannon Simpson 

Outdoor midgut 159.16±21.77a 161.04±19.09a 1.14±0.21a 0.49±0.13a 

Outdoor hindgut 156.90±10.11a 156.79±14.79a 1.13±0.48a 0.49±0.27a 

Indoor midgut 480.79±102.99ab 416.05±35.79b 1.24±0.40a 0.51±0.22a 

Indoor hindgut 457.73±25.20b 424.58±16.15b 1.17±0.35a 0.57±0.28a 

Data in the table are Mean±SD, different lowercase letters after each column of data indicate significant difference in the alpha 
diversity index of bacteria among different samples (P<0.05, SPSS One-way ANOVA). 

 

道菌群的 Ace 与 Chao 指数均低于室内种群成虫

肠道；室外种群与室内种群成虫肠道菌群的

Shannon 与 Simpson 指数之间无显著性差异；室外

种群成虫的中肠与后肠，室内种群成虫的中肠与

后肠之间在菌群丰度和多样性上均无显著差异。 

通过构建 Beta 多样性的样本层级聚类树，探

索不同分组样本间菌群组成的相似性或差异性。

本研究采用 unweighted UniFrac 的距离算法，同时

考虑物种间进化关系和物种是否在样本中存在。

结果如图 4 所示，可知室外种群与室内种群成虫

肠道样本各自聚成一簇，相互之间无交叉，说明  

2 个种群成虫的肠道细菌群落组成存在差异。室外

种群成虫的中肠与后肠样本之间相互交叉，室内

种群成虫的中肠与后肠样本之间亦是如此，说 

 

 
 

图 4.  室内外松墨天牛成虫中、后肠细菌层级聚类树 

Figure 4.  Hierarchical clustering tree of bacteria in the midgut, hindgut of the adult of M. alternatus. 
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明 2 个种群成虫的中肠与后肠在菌群组成上较相

近。比较 2 个种群成虫肠道主要的 OTU 组成发现，

室外种群成虫肠道样本的菌群均一性要优于室内

种群，表明室外种群成虫肠道菌群的组成更稳定。 

2.4  松墨天牛成虫肠道菌群功能分析 

为探究松墨天牛室内外种群成虫肠道菌群

的潜在功能，通过 PICRUSt 预测不同样本菌群

在 KEGG 第一、二级通路水平上的丰度。结果

如表 2 所示，可知松墨天牛 2 个种群成虫中、后

肠的细菌群落中均注释到 6 种 KEGG 一级功能

通路，分别为代谢 (43.23%)、环境信息处理

(21.52%)、遗传信息处理 (14.06%)、细胞过程

(3.56%)、人类疾病(1.03%)和组织系统(0.45%)。

其中代谢功能通路的丰度占比接近所有一级通

路丰度的一半，表明 2 个成虫的肠道菌群主要

行使代谢各种物质的功能。除此以外，代谢功

能的丰度在室外种群与室内种群成虫肠道样本

之间未表现出显著差异，同时在中肠与后肠   

2 个肠段样本之间的差异也不显著。在其他

KEGG 一级功能通路上，所有样本的丰度之间

均无显著性差异。 

对松墨天牛室内外种群成虫肠道菌群代谢

通路里的二级通路进行映射注释，共发现 12 种

二级代谢功能通路(表 3)。这些二级通路对应的功

能名称及其在全部样本中的占比分别为糖类代

谢 (24.14%)、氨基酸代谢 (19.01%)、能量代谢

(10.79%)、辅助因子和维生素代谢(8.73%)、脂质

代谢(6.61%)、核苷酸代谢(6.50%)、外源化学物

质生物降解与代谢(5.88%)、聚糖生物合成与代谢

(5.06%) 、 酶 家 族 (4.51%) 、 其 他 氨 基 酸 代 谢

(3.89%)、萜类和聚酮类化合物代谢(3.32%)及其

他次生代谢产物生物合成(1.56%)。由此可知，   

2 个种群成虫肠道菌群主要参与糖类和氨基酸的

代谢，同时少部分参与降解外源化学物质、萜类

和聚酮类化合物。这些功能的丰度在种群间和肠

段间均无显著性差异。 

 
表 2.  松墨天牛室内外种群成虫中、后肠细菌的 KEGG 一级通路丰度 

Table 2.  KEGG level 1 pathway abundance of bacteria in the midgut, hindgut of the adult of M. alternatus 

Pathway name Outdoor midgut Outdoor hindgut Indoor midgut Indoor hindgut 

Metabolism 12401305±1389759a 17757599±9895476a 12463332±6305946a 10153094±839320a

Environmental information processing 6120484±741717a 8666210±4740440a 6471449±3234407a 4976935±367915a 

Unclassified 4799375±503720a 6669713±3549445a 4009493±1296600a 4028980±329745a 

Genetic information processing 4187860±403752a 5775337±2928125a 3616539±1120312a 3542418±273549a 

Cellular processes 1010093±44251a 938872±74649a 1146470±676850a 1057070±82804a 

Human diseases 291732±27469a 379807±172919a 319782±222239a 254382±22951a 

Organismal systems 116328±12393a 165336±91382a 162464±131240a 98734±9243a 

None 44535±4092a 55810±22755a 45295±27155a 40054±3853a 

Data in the table are Mean±Sd, different lowercase letters after each row of data indicate significant difference in the KEGG level1 
pathway abundance of bacteria among different samples (P<0.05, SPSS One-way ANOVA). 
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表 3.  松墨天牛室内外种群成虫中、后肠细菌的 KEGG 二级通路(代谢通路)丰度 

Table 3.  KEGG level 2 pathway (metabolism pathway) abundance of bacteria in the midgut, hindgut of the 
adult of M. alternatus 

Pathway name Outdoor midgut Outdoor hindgut Indoor midgut Indoor hindgut 

Carbohydrate metabolism 3088861±383200a 4547472±2648884a 2749950±1163724a 2434166±202324a

Amino acid metabolism 2308328±257993a 3332755±1898076a 2483234±1362195a 1901427±163224a

Energy metabolism 1377037±149385a 1894696±966210a 1262033±505856a 1143221±95101a 

Metabolism of cofactors and vitamins 1114979±118356a 1542860±817751a 1010957±367609a 928575±71060a 

Lipid metabolism 782971±85960a 1114780±619423a 925025±614068a 653966±58089a 

Nucleotide metabolism 815771±75551a 1141440±589317a 779911±325098a 685448±50839a 

Xenobiotics biodegradation and metabolism 616019±82136a 965095±629926a 1045359±1019320a 480643±55603a 

Glycan biosynthesis and metabolism 658779±61306a 867047±405956a 543181±103329a 576634±40418a 

Enzyme families 580632±62357a 800363±415286a 501877±141647a 490275±41244a 

Metabolism of other amino acids 474214±52589a 684536±391393a 502558±277841a 389665±31817a 

Metabolism of terpenoids and polyketides 409926±39088a 584943±322004a 413739±248161a 339324±22419a 

Biosynthesis of other secondary metabolites 173788±24052a 281612±192528a 245507±184063a 129749±10127a 

Data in the table are Mean±SD, different lowercase letters after each row of data indicate significant difference in the KEGG level2 
pathway abundance of bacteria among different samples (P<0.05, SPSS One-way ANOVA). 

 

3  结论和讨论 

本研究基于 16S rDNA 的高通量测序技术对

来自寄主松树和室内人工饲料饲养的松墨天牛

两个种群成虫的中、后肠细菌群落多样性和差异

性进行了分析，共注释到 22 个门、48 个纲、    

112 个目、172 个科、285 个属和 408 个种。从马

尾松木段中羽化的成虫肠道优势门为变形菌门

和厚壁菌门，人工饲料饲养的成虫肠道优势门为

变形菌门。室外种群中、后肠的优势属均为肠杆

菌属，室内种群中、后肠的优势属分别为沙雷氏

菌属和肠杆菌属。本研究的优势门类与已有松墨

天牛肠道菌的研究结果相似，如 Hu 等[31]研究发

现中国室外松墨天牛幼虫的肠道优势菌也为变

形菌门；Kim 等[7]对韩国松墨天牛成虫肠道菌进

行研究，发现变形菌门和厚壁菌门为优势细菌；

并且在天牛科其他多种昆虫的肠道中，也有类似

优势门类的报道[20,32–37]。对松墨天牛肠道细菌优 

势属的研究发现国内松墨天牛幼虫肠道以肠杆

菌属为主[31]，本研究的成虫肠道细菌优势属与幼

虫结果类似；而国外研究显示松墨天牛室外种群

成虫的中、后肠以克吕沃尔菌属(Kluyvera)为主，

室内种群的中肠以沙雷氏菌属为主，后肠则以肠

杆菌属、无色杆菌属(Achromobacter)和红球菌属

(Rhodococcus)为主[7]，结果与本研究存在差异。

国内的松墨天牛均采自马尾松(Pinus massoniana)，

国外的松墨天牛采自赤松(Pinus densiflora)，国内

外松墨天牛由于取食不同的寄主植物，从而塑造

了不同的肠道菌群结构；室外和室内成虫种群的

肠道细菌组成也随着食料的变化而改变。在本研

究中，室内饲养种群的中肠细菌以沙雷氏菌属为

优势属，后肠细菌的优势属依然是肠杆菌属。针

对鞘翅目和鳞翅目部分昆虫肠道酸碱性的研究

发现，一般中肠碱性较高，而后肠接近中性[38–39]。

东秀珠和蔡妙英[40]描述沙雷氏菌属细菌适宜生长

的 pH 为 5.0–9.0，因此推测沙雷氏菌属较肠杆菌
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属细菌更适应碱性环境，在中肠中的丰度更高。 

从 OTUs组成和 Alpha多样性结果可以看出，

室内饲养的松墨天牛成虫肠道细菌的丰度远高

于室外种群的肠道细菌。Kim 等[7]研究发现室内

饲养种群的肠道细菌 Alpha 多样性结果也高于室

外种群。本研究除了提供含有丰富碳源和氮源等

营养成分的半人工饲料，同时也提供了恒定的饲

养温度，为细菌的富集营造了良好的环境。Beta

多样性的结果显示室外种群肠道各样本的菌群

组成相近，室内种群肠道各样本的菌群组成差异

明显。这种现象是因为室外种群肠道细菌长期定

殖形成稳定群落的结果，室内种群的成虫种群由

于刚羽化不久即被解剖提取肠道，菌群未定殖完

成，形成样本间的差异。 

昆虫完整的生活史离不开健康的生长发育，

在此过程中肠道微生物的营养共生和解毒代谢

作用显得尤为重要[10,41]。本研究通过 PICRUSt 预

测了松墨天牛室内外种群成虫中、后肠细菌的潜

在功能，结果显示所有样本均表现出很高的代谢

功能且各样本之间无差异。昆虫的中肠和后肠作

为食物消化和吸收最主要的场所，肠道菌群发挥

了重要的代谢作用[10,42]。室内外松墨天牛成虫肠

道细菌主要通过代谢糖类和氨基酸等物质为宿

主提供充足的营养。本研究也预测了肠道细菌对

外源化学物质、萜类和聚酮类化合物及其他次生

代谢物质的降解功能，表明这些肠道细菌参与了

代谢松树木质素和萜类物质的过程。研究表明肠

杆菌属和沙雷氏菌属细菌在许多昆虫肠道中作

为优势菌存在，并且能够帮助宿主昆虫高效的降

解纤维素、单萜或双萜等物质[22–23,43–45]。 

本研究利用 Illumina HiSeq 测序技术完成了

松墨天牛室内外种群成虫肠道中、后肠细菌组成

和多样性的比较分析，预测了肠道细菌的潜在功

能。研究结果表明取食不同食料的松墨天牛成虫

的肠道菌群结构存在差异，说明食物可以塑造松

墨天牛肠道的菌群结构。中、后肠作为营养消化

吸收的主要器官，肠道细菌参与寄主植物木质素

和纤维素分解的代谢，为宿主松墨天牛提供营养

物质，也能降解次生代谢物质，帮助宿主昆虫解

毒，后续研究将进行肠道中具有这些细菌的筛选

和功能验证，进一步明确松墨天牛肠道共生菌的

功能及其机制。 
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Diversity and function of intestinal bacteria in adult 
Monochamus alternatus Hope (Coleoptera: Cerambycidae) fed 
indoors and outdoors 

Hongjian Chen1,2, Yang Zhou1,2, Xiaohong Xia1,2, Xinyi Zhao1,2, Heng Qiao1,2,    
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1 Co-Innovation Center for the Sustainable Forestry in Southern China, Nanjing Forestry University, Nanjing 210037, Jiangsu 

Province, China 
2 College of Forestry, Nanjing Forestry University, Nanjing 210037, Jiangsu Province, China 

Abstract: [Objective] In order to clarify the bacterial community structure in the midgut and hindgut of adult 
Monochamus alternatus, and to explore the potential function of intestinal bacteria. [Methods] The gut DNA from 15 
individuals (15 midguts, 15 hindguts of outdoor and 15 midguts, 15 hindguts of indoor) of adult Monochamus alternatus 
fed indoors and outdoors were extracted. The 16S rDNA V3–V4 region of the intestinal bacteria of Monochamus 
alternatus was sequenced through next generation sequencing techniques. The number of OTUs was counted, the species 
composition, alpha diversity and beta diversity were analyzed, and the functions of intestinal bacteria were predicted by 
PICRUSt software. [Results] A total of 544180 high-quality sequences were obtained and clustered into 615 OTUs under 
97% similarity, which were annotated into 22 phyla, 48 classes, 112 orders, 172 families, 285 genera and 408 species. 
The number of OTUs in indoor population was more than that in outdoor population, and there were differences between 
indoor and outdoor population. The difference between midgut and hindgut of the same population was not obvious. 
Proteobacteria was the most dominant genus of intestinal bacteria in both indoor and outdoor populations of 
Monochamus alternatus; Enterobacter was the most dominant genus of intestinal bacteria in outdoor populations and 
hindgut bacteria in indoor populations, Serratia was the most dominant genus of midgut bacteria in indoor populations. 
The results of alpha diversity showed that the richness of intestinal bacterial community in indoor populations was 
significantly higher than that in outdoor populations, and the beta diversity showed that the homogeneity and stability of 
intestinal bacterial community in outdoor populations were better than that in indoor populations. There was no 
significant difference in bacterial richness and diversity between the midgut and hindgut of outdoor and indoor 
populations. The results of functional prediction showed that the metabolic pathway was the most abundant in the 
intestinal bacteria of adults, which mainly consisted of carbohydrate metabolism and amino acid metabolism, and these 
bacteria were also able to degrade xenobiotics, terpenoids, polyketides and other secondary metabolites. There was no 
significant difference in functional abundance among different populations and different intestinal segments. 
[Conclusion] The community structure and difference of bacteria in the midgut and hindgut of adult Monochamus 
alternatus fed on different food were determined. The potential role of intestinal bacteria was understood, which provided a 
theoretical basis for further investigating the function of intestinal symbiosis bacteria of Monochamus alternatus. 

Keywords: Monochamus alternatus, adult, intestinal bacteria, community structure, function prediction 
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