
　!"#$% &&'()*#- !( 犘犾犪狀狋犘狉狅狋犲犮狋犻狅狀

收稿日期：　２０１７ ０９０６　　　修订日期：　２０１７ １０ ２４
基金项目：　国家重点研发计划项目（２０１６ＹＦＤ０２００９０５）；湖北省农业科技创新中心团队项目（２０１６６２００００００１０３２）；湖北省第二批现代

农业产业技术体系项目

 通信作者 Ｅｍａｉｌ：ｚｉｍｉｎｇｇｏｎｇ＠１６３．ｃｏｍ

基于１６犛狉犇犖犃序列的小贯小绿叶蝉共生细菌

多样性研究
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摘要　利用ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑ技术，对赤壁、大悟、武汉、咸安和英山５个茶园小贯小绿叶蝉地理种群的成虫共生细菌

１６ＳｒＤＮＡＶ４变异区进行测序，应用Ｕｐａｒｓｅ和ＲＤＰＣｌａｓｓｉｆｉｅｒ等软件统计和分析样本的物种组成、丰度和多样性。

５个地区小贯小绿叶蝉成虫的１６ＳｒＤＮＡ基因序列文库共获得２３９６４５条有效ｔａｇｓ，在９７％相似阈值下将其聚类为

３４０３个ＯＴＵｓ。共注释到４１个门，１１６个纲，１９７个目，２７２个科，３７２个属，１０５个种。５个样本的共生菌在不同分

类水平上的组成有所不同，其中在门水平上，主要优势菌为变形菌门Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（相对丰度６０．６％～９７．１％）；在

纲水平上，相对丰度排名前５位中共有的优势菌为γ变形菌纲Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ和α变形菌纲Ａｌｐｈａｐｒｏ

ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；在属水平上，排名前１０位中５个样本共有的优势菌为盐单胞菌属犎犪犾狅犿狅狀犪狊、希瓦氏菌属犛犺犲狑犪狀犲犾犾犪

和沃尔巴克氏体属犠狅犾犫犪犮犺犻犪。小贯小绿叶蝉成虫细菌的Ｃｈａｏ指数、Ａｃｅ指数、Ｓｈａｎｎｏｎ指数和Ｓｉｍｐｓｏｎ指数分别

为１０６５．５５～２８４１．８９，１１３０．７６～２９１４．９０，１．０７～８．６３和０．１８～０．９９。茶园小贯小绿叶蝉成虫共生细菌多样性

比较丰富，不同地理种群的小贯小绿叶蝉细菌群落结构和多样性有差异。本研究结果为进一步研究细菌对小贯小

绿叶蝉种群生物学的影响奠定了基础。
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　　昆虫携带共生菌是一种普遍存在的自然现象。

在长期的协同进化过程中，昆虫与其内共生菌之间

形成了稳定的互惠共生关系［１］。昆虫为共生菌提供

稳定的生存环境，共生菌在昆虫生命活动中起着重

要的作用，如为宿主昆虫提供必需的营养物质，维持

宿主昆虫的正常生长发育［２］，增强宿主对病原微生

物、天敌等生物胁迫的抵御能力［３４］，提高宿主的生

殖力及雌性比例［５］，调节宿主昆虫对环境和寄主植

物的适应性等［６７］。共生菌对宿主昆虫有着重要的

生物学和生态学意义，因此，有关内共生菌的多样性

与功能研究也备受关注。

小贯小绿叶蝉 犈犿狆狅犪狊犮犪 （犕犪狋狊狌犿狌狉犪狊犮犪）

狅狀狌犽犻犻是我国茶区普遍发生的重要害虫，主要以成

虫和若虫刺吸为害茶树嫩茎、嫩叶，雌虫产卵会给嫩

茎造成机械损伤，严重影响茶叶产量和品质。该叶

蝉原属林木中的一种非适生性害虫，当茶树向山区、

半山区发展时侵入茶园，并很快蔓延发展成为茶园

最主要的优势虫种［８］，在该虫定殖、扩散和暴发的过

程中某些内共生菌可能就起着重要的作用。但目前

我国还没有小贯小绿叶蝉内共生菌种类、功能研究

的相关报道。为此，本研究利用１６ＳｒＤＮＡ基因文

库技术和ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑ测序技术，对来自湖北不

同茶园的小贯小绿叶蝉内共生细菌群落结构及其多

样性进行了检测分析，以期为进一步研究内共生菌

对小贯小绿叶蝉生物学、生态学的影响奠定基础。

１　材料与方法

１．１　试虫来源及犇犖犃提取

２０１５年６月，从湖北省英山县、咸安区、赤壁

市、大悟县和武汉市茶园分别采集小贯小绿叶蝉成

虫，每个样点１００头。采样茶园的具体地点、地理坐

标以及种植的茶树品种等详见表１。设置５个不同

地理种群的样本，即英山种群（ＹＳ）、咸安种群

（ＸＡ）、赤壁种群（ＣＢ）、大悟种群（ＤＷ）和武汉种群

（ＷＨ），每个种群随机选取５０头成虫，用７５％乙醇

表面消毒９０ｓ，灭菌水清洗５次后，用上海生物工程

有限公司生产的细菌基因组ＤＮＡ提取试剂盒对样

本的基因组ＤＮＡ进行提取。

表１　小贯小绿叶蝉采样信息

犜犪犫犾犲１　犆狅犾犾犲犮狋犻狅狀犻狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀狅犳犈犿狆狅犪狊犮犪（犕犪狋狊狌犿狌狉犪狊犮犪）狅狀狌犽犻犻狊犪犿狆犾犲狊

样本名称

Ｓａｍｐｌｅ

采样地点

Ｌｏｃａｔｉｏｎ

地理坐标

Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ

茶树品种

Ｔｅａｃｕｌｔｉｖａｒ

采样日期／月－日

Ｄａｔｅ

英山种群ＹＳ 湖北省黄冈市英山县温泉镇马堑村 ３０°４１′５３″Ｎ，１１５°３９′１８″Ｅ 福鼎大白和英山群体种 ０６－１２

咸安种群ＸＡ 湖北省咸宁市咸安区官埠镇官埠村 ２９°５４′３６″Ｎ，１１４°２０′０５″Ｅ 福鼎大白 ０６－１６

赤壁种群ＣＢ 湖北省赤壁市新店镇土城村 ２９°３７′３９″Ｎ，１１３°４４′２９″Ｅ 福鼎大白 ０６－１６

大悟种群ＤＷ 湖北省孝感市大悟县三里城镇 ３１°４８′０５″Ｎ，１１４°１３′０６″Ｅ 福鼎大白 ０６－１１

武汉种群ＷＨ 湖北省武汉市江夏区金水闸 ３０°１７′５０″Ｎ，１１４°０８′３６″Ｅ 福鼎大白 ０６－２４

１．２　１６犛狉犇犖犃的扩增

以提取的基因组ＤＮＡ为模板，采用细菌１６Ｓ

ｒＤＮＡ通用引物５１５Ｆ（５′ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧ

ＧＴＡＡ３′）和８０６Ｒ（５′ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴ

ＣＴＡＡＴ３′）扩增Ｖ４片段。ＰＣＲ反应体系为３０μＬ：

ＰｈｕｓｉｏｎＭａｓｔｅｒＭｉｘ（２×）１５μＬ，引物（２μｍｏｌ／Ｌ）

３μＬ，ｇＤＮＡ（１ｎｇ／μＬ）１０μＬ，ｄｄＨ２Ｏ２μＬ。ＰＣＲ

条件：９８℃预变性１ｍｉｎ；９８℃１０ｓ，５０℃３０ｓ，７２℃

３０ｓ，３０个循环；７２℃５ｍｉｎ。

１．３　犘犆犚产物的纯化

ＰＣＲ产物使用２％琼脂糖凝胶进行电泳检测，

切取的目的条带，使用ＱｉａｇｅｎＱＩＡｑｕｉｃｋＰＣＲＰｕｒｉ

ｆｉｃａｔｉｏｎＫｉｔ胶回收试剂盒回收纯化产物，方法参照

试剂盒说明书。

１．４　文库构建及高通量测序

回收的目的片段，用ＴｒｕＳｅｑＤＮＡＰＣＲＦｒｅｅ

ＳａｍｐｌｅＰｒｅｐａｒａｔｉｏｎＫｉｔ建库试剂盒进行文库构

建，构建好的文库经过Ｑｕｂｉｔ定量试剂盒ＰＣＲ定

量，文库合格后，使用 Ｈｉｓｅｑ２５００ＰＥ２５０进行上

机测序。

１．５　测序数据处理

采用ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑ测序平台得到的原始数据

·８１·



４４卷第３期 毛迎新等：基于１６ＳｒＤＮＡ序列的小贯小绿叶蝉共生细菌多样性研究

（ｒａｗＰＥ），存在一定比例的干扰数据（ｄｉｒｔｙｄａｔａ），

为了使信息分析的结果更加准确、可靠，首先要进行

拼接和质控，得到ｃｌｅａｎｔａｇｓ，再进行嵌合体过滤，得

到最终用于后续分析的有效数据（ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｔａｇｓ）。

１．６　共生细菌鉴定与多样性分析

利用Ｕｐａｒｓｅ软件（Ｕｐａｒｓｅｖ７．０．１００１）
［９］对所

有样品的全部有效数据进行聚类，以９７％的一致性

（ｉｄｅｎｔｉｔｙ）将序列聚类成为操作分类单元 ＯＴＵｓ

（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌｔａｘｏｎｏｍｉｃｕｎｉｔｓ），筛选ＯＴＵｓ中出现

频数最高的序列作为ＯＴＵｓ的代表序列。用ＲＤＰ

Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ（Ｖｅｒｓｉｏｎ２．２，ｈｔｔｐ：∥ｓｏｕｒｃｅｆｏｒｇｅ．ｎｅｔ／

ｐｒｏｊｅｃｔｓ／ｒｄｐｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ／）方法与ＧｒｅｅｎＧｅｎｅ数据库

（ｈｔｔｐ：∥ｇｒｅｅｎｇｅｎｅｓ．ｌｂｌ．ｇｏｖ／ｃｇｉｂｉｎ／ｎｐｈｉｎｄｅｘ．

ｃｇｉ）对ＯＴＵｓ代表序列进行物种注释分析，在不同

分类水平上统计各样本的群落组成。并对 ＯＴＵｓ

进行丰度、多样性指数分析。选取Ｃｈａｏ和Ａｃｅ指

数反映微生物丰富度，用Ｓｉｍｐｓｏｎ和Ｓｈａｎｎｏｎ指数

反映微生物多样性。

２　结果与分析

２．１　序列拼接和组装

小贯小绿叶蝉成虫的１６ＳｒＤＮＡ序列文库共获

得了２３９６４５条有效ｔａｇｓ，以９７％的一致性作为相

似性的阈值将序列聚类为３４０３个ＯＴＵｓ。其中，赤

壁小贯小绿叶蝉种群共有５４０６０条有效ｔａｇｓ，聚类

为２６３３个ＯＴＵｓ；大悟种群共有４５１６５条有效ｔａｇｓ，

聚类为２３７０个ＯＴＵｓ；武汉种群共有３５０６２条有效

ｔａｇｓ，聚类为１１０８个ＯＴＵｓ；咸安种群共有７１５３４

条有效ｔａｇｓ，聚类为１０６５个ＯＴＵｓ；英山种群共有

３３８２４条有效ｔａｇｓ，聚类为２１０９个ＯＴＵｓ（表２）。

表２　小贯小绿叶蝉成虫共生细菌测序数据的基本信息

犜犪犫犾犲２　犛犲狇狌犲狀犮犻狀犵犻狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀狅犳犫犪犮狋犲狉犻犪犻狀犪犱狌犾狋狊狅犳犈犿狆狅犪狊犮犪（犕犪狋狊狌犿狌狉犪狊犮犪）狅狀狌犽犻犻

样本

Ｓａｍｐｌｅ

原始数据／条

ＲａｗＰＥ

拼接得到的序列／条

Ｒａｗｔａｇｓ

过滤后的序列／条

Ｃｌｅａｎｔａｇｓ

有效序列／条

Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｔａｇｓ

ＯＴＵ数目／个

ＮｕｍｂｅｒｏｆＯＴＵｓ

ＣＢ ８７００４ ５８１３８ ５７０２５ ５４０６０ ２６３３

ＤＷ １０３６４７ ６０４９７ ４８５８６ ４５１６５ ２３７０

ＷＨ ３７２１３ ３６４４６ ３５６２５ ３５０６２ １１０８

ＸＡ ７６０４４ ７３９０５ ７２１１５ ７１５３４ １０６５

ＹＳ １０３８３１ ４６２１９ ３５５９２ ３３８２４ ２１０９

合计Ｔｏｔａｌ ４０７７３９ ２７５２０５ ２４８９４３ ２３９６４５ ３４０３

２．２　小贯小绿叶蝉内共生细菌种类及其丰度

根据ＯＴＵｓ的注释结果，５个不同地理种群样

本合并后的总样本共鉴定获得４１个门，１１６个纲，

１９７个目，２７２个科，３７２个属，１０５个种；其中赤壁种

群鉴定出３７个门，１０１个纲，１７０个目，２４３个科，

３４０个属，９１个种；大悟种群鉴定出３２个门，１００个

纲，１６５个目，２３７个科，３０１个属，８１个种；武汉种群

鉴定出２７个门，８６个纲，１３０个目，１８３个科，２０２个

属，４５个种；咸安种群鉴定出２８个门，８４个纲，７３

个目，１６７个科，１８７个属，４８个种；英山种群鉴定出

３６个门，１０３个纲，１６２个目，２３２个科，２８１个属，８２

个种（表３）。

表３　小贯小绿叶蝉成虫共生细菌分类的基本信息

犜犪犫犾犲３　犜犪狓狅狀狅犿犻犮犻狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀狅犳犫犪犮狋犲狉犻犪犻狀犪犱狌犾狋狊狅犳犈犿狆狅犪狊犮犪（犕犪狋狊狌犿狌狉犪狊犮犪）狅狀狌犽犻犻

样本

Ｓａｍｐｌｅ

不同分类阶元分类数目／个　Ｎｕｍｂｅｒｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔａｘｏｎｏｍｉｃｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ

门Ｐｈｙｌｕｍ 纲Ｃｌａｓｓ 目Ｏｒｄｅｒ 科Ｆａｍｉｌｙ 属Ｇｅｎｕｓ 种Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＣＢ ３７ １０１ １７０ ２４３ ３４０ ９１

ＤＷ ３２ １００ １６５ ２３７ ３０１ ８１

ＷＨ ２７ ８６ １３０ １８３ ２０２ ４５

ＸＡ ２８ ８４ ７３ １６７ １８７ ４８

ＹＳ ３６ １０３ １６２ ２３２ ２８１ ８２

合计Ｔｏｔａｌ ４１ １１６ １９７ ２７２ ３７２ １０５

　　在门分类水平上（图１），小贯小绿叶蝉成虫共

生细菌的１６ＳｒＤＮＡ基因序列共注释到了酸杆菌门

Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、拟杆菌门

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ、绿弯菌门Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ、蓝细菌门Ｃｙａ

·９１·



２０１８

ｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、厚壁菌门Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ、芽单胞菌门Ｇｅｍ

ｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ、变形菌门Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ和疣微菌

门Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ等４１个门。５个地理种群样本

共生菌的优势菌门均为变形菌门。但不同样本共生

菌的门的类别及相对丰度有所不同，如排名前５位

的门中，赤壁样本依次为变形菌门（６１．７％）（括号中

的数值为相对丰度，下同）、厚壁菌门（１１．３％）、放线

菌门（７．４％）、拟杆菌门（５．５％）和酸杆菌门（２．４％）；

大悟样本依次为变形菌门（７１．８％）、放线菌门

（６．６％）、拟杆菌门（５．１％）、厚壁菌门（４．６％）和蓝细

菌门（３．２％）；武汉样本依次为变形菌门（８４．６％）、蓝

细菌门（８．３％）、放线菌门（１．９％）、拟杆菌门（１．１％）

和厚壁菌门（１．１％）；咸安样本依次为变形菌门（９７．１％）、

厚壁菌门（０．９％）、放线菌门（０．４％）、拟杆菌门

（０．３％）和酸杆菌门（０．２％）；英山样本依次为变形菌

门（６０．６％）、厚壁菌门（１４．１％）、拟杆菌门（６．０％）、放

线菌门（５．４％）和酸杆菌门（３．１％）。

在纲分类水平上（表４），共注释了γ变形菌纲Ｇａｍ

ｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、α变形菌纲 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、

梭菌纲Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａ、β变形菌纲Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、

放线菌纲Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、芽胞杆菌纲Ｂａｃｉｌｌｉ、拟杆

菌纲Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｉａ、δ变形菌纲Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、

黄杆菌纲Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｉａ、芽单孢菌纲Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎ

ａｄｅｔｅｓ、嗜热油菌纲Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ等１１６个纲。

在相对丰度排名前５位的菌纲中，５个样本共有的

为γ变形菌纲和α变形菌纲，属于优势菌，二者之和在

５个样本中的占比分别为，赤壁５３．２％，大悟５７．４％，武

汉８３．３％，咸安９６．８％，英山５３．９％。

图１　小贯小绿叶蝉成虫共生菌在门水平的物种比例

犉犻犵．１　犜犺犲狆狉狅狆狅狉狋犻狅狀狊狅犳狋犺犲犫犪犮狋犲狉犻犪犻狀犪犱狌犾狋狊狅犳

犈犿狆狅犪狊犮犪（犕犪狋狊狌犿狌狉犪狊犮犪）狅狀狌犽犻犻犪狋狆犺狔犾狌犿犾犲狏犲犾

表４　小贯小绿叶蝉成虫共生细菌在纲水平相对丰度排名前１０的菌群

犜犪犫犾犲４　犜狅狆１０犪犫狌狀犱犪狀犮犲狊狅犳犫犪犮狋犲狉犻犪犾犮狅犿犿狌狀犻狋犻犲狊犪狋犮犾犪狊狊犾犲狏犲犾犻狀犪犱狌犾狋狊狅犳犈犿狆狅犪狊犮犪（犕犪狋狊狌犿狌狉犪狊犮犪）狅狀狌犽犻犻

纲（占比）Ｃｌａｓｓ（Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ）

ＣＢ ＤＷ ＷＨ ＸＡ ＹＳ

γ变形菌纲（３７．８％）

Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

γ变形菌纲（４３．４％）

Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

γ变形菌纲（７９．４％）

Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

α变形菌纲（９３．４％）

Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

γ变形菌纲（３０．２％）

Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

α变形菌纲（１５．４％）

Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

α变形菌纲（１４．０％）

Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

α变形菌纲（３．９％）

Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

γ变形菌纲（３．４％）

Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

α变形菌（２３．７％）

Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

梭菌纲（９．０％）

Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａ
β变形菌纲（１２．２％）

Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

放线菌纲（１．４％）

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ

梭菌纲（０．６％）

Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａ

梭菌纲（８．６％）

Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａ

β变形菌纲（６．２％）

Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

放线菌纲（４．７％）

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ
β变形菌（０．８％）

Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

放线菌纲（０．２％）

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ

芽胞杆菌纲（５．４％）

Ｂａｃｉｌｌｉ

放线菌纲（５．６％）

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ

拟杆菌纲（２．７％）

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｉａ

梭菌纲（０．７％）

Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａ

芽胞杆菌纲（０．２％）

Ｂａｃｉｌｌｉ

拟杆菌纲（３．３％）

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｉａ

芽胞杆菌纲（２．１％）

Ｂａｃｉｌｌｉ

芽胞杆菌纲（２．６％）

Ｂａｃｉｌｌｉ

斯巴达杆菌纲（０．５％）

Ｓｐａｒｔｏｂａｃｔｅｒｉａ

拟杆菌纲（０．２％）

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｉａ

放线菌纲（２．９％）

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ

δ变形菌纲（１．９％）

Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

梭菌纲（２．０％）

Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａ

拟杆菌纲（０．５％）

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｉａ
β变形菌纲（０．２％）

Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

δ变形菌纲（２．８％）

Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

拟杆菌纲（１．８％）

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｉａ

δ变形菌纲（１．８％）

Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

δ变形菌纲（０．５％）

Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

δ变形菌纲（０．１％）

Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
β变形菌纲（２．７％）

Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

腐生螺旋菌纲（１．２％）

Ｓａｐｒｏｓｐｉｒａｅ

嗜热油菌纲（１．１％）

Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ

芽胞杆菌纲（０．３％）

Ｂａｃｉｌｌｉ

嗜热油菌纲（０．１％）

Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ

斯巴达杆菌纲（１．７％）

Ｓｐａｒｔｏｂａｃｔｅｒｉａ

嗜热油菌纲（１．２％）

Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ

酸杆菌纲（１．０％）

Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ

Ｃｈｌｏｒａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ

（０．３％）

斯巴达杆菌纲（０．１％）

Ｓｐａｒｔｏｂａｃｔｅｒｉａ

黄杆菌纲（１．２％）

Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｉａ

·０２·
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　　在目分类水平上（表５），５个样本共注释到了

１９７个目，其中赤壁样本的共生细菌主要有海洋螺

菌目（２４．０％）、梭菌目（９．０％）、放线菌目（５．５％）、

根瘤菌目（５．４％）和鞘脂单胞菌目（４．５％）；大悟样

本的共生细菌主要有海洋螺菌目（２７．２％）、交替单胞菌

目（７．４％）、普罗卡杆菌目（６．０％）、放线菌目（４．７％）、

伯克氏菌目（４．６％）；武汉样本的共生细菌主要有肠

杆菌目（６９．９％）、假单胞菌目（３．９％）、气单胞菌目

（２．８％）、放线菌目（１．４％）；咸安样本的共生细菌主

要有立克次氏体目（９２．７％）、海洋螺菌目（１．６％）、

梭菌目（０．６％）、交替单胞菌目（０．５％）、假单胞菌目

（０．５％）；英山样本的共生细菌主要有海洋螺菌目

（１１．１％）、梭菌目（８．６％）、立克次氏体目（７．６％）、

红细菌目（７．０％）、交替单胞菌目（５．３％）。在相对丰

度排名前１０位的优势菌目中，５个样本共有的为海洋

螺菌目、放线菌目、根瘤菌目和鞘脂单胞菌目（表５）。

表５　小贯小绿叶蝉成虫共生细菌在目水平相对丰度排名前１０的菌群

犜犪犫犾犲５　犜狅狆１０犪犫狌狀犱犪狀犮犲狊狅犳犫犪犮狋犲狉犻犪犾犮狅犿犿狌狀犻狋犻犲狊犪狋狅狉犱犲狉犾犲狏犲犾犻狀犪犱狌犾狋狊狅犳犈犿狆狅犪狊犮犪（犕犪狋狊狌犿狌狉犪狊犮犪）狅狀狌犽犻犻

目（占比）Ｏｒｄｅｒ（Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ）

ＣＢ ＤＷ ＷＨ ＸＡ ＹＳ

海洋螺菌目（２４．０％）

Ｏｃｅａｎｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ

海洋螺菌目（２７．２％）

Ｏｃｅａｎｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ

肠杆菌目（６９．９％）

Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ

立克次氏体目（９２．７％）

Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａｌｅｓ

海洋螺菌目（１１．１％）

Ｏｃｅａｎｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ

梭菌目（９．０％）

Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｌｅｓ

交替单胞菌目（７．４％）

Ａｌｔｅｒｏｍｏｎａｄａｌｅｓ

假单胞菌目（３．９％）

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ

海洋螺菌目（１．６％）

Ｏｃｅａｎｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ

梭菌目（８．６％）

Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｌｅｓ

放线菌目（５．５％）

Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ

普罗卡杆菌目（６．０％）

Ｐｒｏｃａｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ

气单胞菌目（２．８％）

Ａｅｒｏｍｏｎａｄａｌｅｓ

梭菌目（０．６％）

Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｌｅｓ

立克次氏体目（７．６％）

Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａｌｅｓ

根瘤菌目（５．４％）

Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ

放线菌目（４．７％）

Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ

放线菌目（１．４％）

Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ

交替单胞菌目（０．５％）

Ａｌｔｅｒｏｍｏｎａｄａｌｅｓ

红细菌目（７．０％）

Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ

鞘脂单胞菌目（４．５％）

Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｌｅｓ

伯克氏菌目（４．６％）

Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓ

鞘脂单胞菌目（１．１％）

Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｌｅｓ

假单胞菌目（０．５％）

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ

交替单胞菌目（５．３％）

Ａｌｔｅｒｏｍｏｎａｄａｌｅｓ

交替单胞菌目（３．８％）

Ａｌｔｅｒｏｍｏｎａｄａｌｅｓ

根瘤菌目（４．１％）

Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ

立克次氏体目（１．１％）

Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａｌｅｓ

肠杆菌目（０．４％）

Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ

乳杆菌目（４．１％）

Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌａｌｅｓ

假单胞菌目（３．６％）

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ

鞘脂单胞菌目（４．０％）

Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｌｅｓ

海洋螺菌目（１．０％）

Ｏｃｅａｎｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ

气单胞菌目（０．３％）

Ａｅｒｏｍｏｎａｄａｌｅｓ

拟杆菌目（３．３％）

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ

伯克氏菌目（３．０％）

Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓ

黄单胞菌目（３．１％）

Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｌｅｓ

根瘤菌目（１．０％）

Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ

根瘤菌目（０．３％）

Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ

鞘脂单胞菌目（３．１％）

Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｌｅｓ

普罗卡杆菌目（２．４％）

Ｐｒｏｃａｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ

拟杆菌目（２．７％）

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ

黄单胞菌目（０．９％）

Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｌｅｓ

放线菌目（０．２％）

Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ

根瘤菌目（２．７％）

Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ

黄单胞菌目（２．０％）

Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｌｅｓ

立克次氏体目（２．４％）

Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａｌｅｓ

梭菌目（０．７％）

Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｌｅｓ

鞘脂单胞菌目（０．２％）

Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｌｅｓ

放线菌目（２．４％）

Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ

　　在科分类水平上（表６），共注释到了２７２个科，

主要有盐单胞菌科、鞘脂单胞菌科、肠杆菌科、希瓦

氏菌科、黄单胞菌科、立克次氏体科、毛螺菌科、假单

胞菌科、瘤胃菌科、普罗卡杆菌科、丛毛单胞菌科等。

在相对丰度排名前１０位的科中，５个样本共有的为

盐单胞菌科、鞘脂单胞菌科、希瓦氏菌科、肠杆菌科、

黄单胞菌科。但不同样本的共生菌在科的类别和丰

度上有所不同，如相对丰度排名前５位的科中，赤壁

样本中丰度最高的为盐单胞菌科（２３．８％），随后依

次为鞘脂单胞菌科（４．１％）、毛螺菌科（４．０％）、希瓦

氏菌科（３．２％）和假单胞菌科（２．９％）；大悟样本中丰

度最高的为盐单胞菌科（２７．１％），随后依次为希瓦氏

菌科（７．０％）、普罗卡杆菌科（６．０％）、鞘脂单胞菌科

（３．７％）和丛毛单胞菌科（３．１％）；武汉样本中丰度最

高的为肠杆菌科（６９．８％），随后依次为假单胞菌科

（３．５％）、气单胞菌科（２．６％）、鞘脂单胞菌科（１．１％）

和盐单胞菌科（１．０％）；英山样本中丰度由高到低依

次为盐单胞菌科（１０．８％）、红细菌科（６．９％）、海洋细

菌科（６．９％）、毛螺菌科（４．０％）和希瓦氏菌科

（３．２％）；而咸安样本中立克次氏体科相对丰度最高

（９２．６％），随后依次为盐单胞菌科（１．６％）、希瓦氏菌

科（０．５％）、假单胞菌科（０．４％）和肠杆菌科（０．４％）。

在属分类水平上（表７），共注释到了３７２个属。

在相对丰度排名前１０的菌属中，５个样本共有的为

盐单胞菌属、希瓦氏菌属、沃尔巴克氏体属。不同样

本的优势菌属有所不同，赤壁、大悟和英山样本的优

势属为盐单胞菌属（２３．８％、２７．１％和８．８％），武汉

样本的优势属为泛菌属（６１．２％），咸安样本的优势

属则为沃尔巴克氏体属（９２．６％）。初步分析认为，５

个地理种群小贯小绿叶蝉采样时间都在６月份，寄

主植物主要是‘福鼎大白’茶树品种，造成共生菌群

落结构差异的原因可能与环境因素有关。

·１２·
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表６　小贯小绿叶蝉成虫共生细菌在科水平相对丰度排名前１０的菌群

犜犪犫犾犲６　犜狅狆１０犪犫狌狀犱犪狀犮犲狊狅犳犫犪犮狋犲狉犻犪犾犮狅犿犿狌狀犻狋犻犲狊犪狋犳犪犿犻犾狔犾犲狏犲犾犻狀犪犱狌犾狋狊狅犳犈犿狆狅犪狊犮犪（犕犪狋狊狌犿狌狉犪狊犮犪）狅狀狌犽犻犻

科（占比）Ｆａｍｉｌｙ（Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ）

ＣＢ ＤＷ ＷＨ ＸＡ ＹＳ

盐单胞菌科（２３．８％）

Ｈａｌｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

盐单胞菌科（２７．１％）

Ｈａｌｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

肠杆菌科（６９．８％）

Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ

立克次氏体科（９２．６％）

Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａｃｅａｅ

盐单胞菌科（１０．８％）

Ｈａｌｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

鞘脂单胞菌科（４．１％）

Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

希瓦氏菌科（７．０％）

Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａｃｅａｅ

假单胞菌科（３．５％）

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

盐单胞菌科（１．６％）

Ｈａｌｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

红细菌科（６．９％）

Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ

毛螺菌科（４．０％）

Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ

普罗卡杆菌科（６．０％）

Ｐｒｏｃａｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ

气单胞菌科（２．６％）

Ａｅｒｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

希瓦氏菌科（０．５％）

Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａｃｅａｅ

海洋细菌科（６．９％）

Ｐｅｌａｇｉｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ

希瓦氏菌科（３．２％）

Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａｃｅａｅ

鞘脂单胞菌科（３．７％）

Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

鞘脂单胞菌科（１．１％）

Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

假单胞菌科（０．４％）

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

毛螺菌科（４．０％）

Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ

假单胞菌科（２．９％）

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

丛毛单胞菌科（３．１％）

Ｃｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ

盐单胞菌科（１．０％）

Ｈａｌｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

肠杆菌科（０．４％）

Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ

希瓦氏菌科（３．２％）

Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａｃｅａｅ

瘤胃菌科（２．４％）

Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ

肠杆菌科（２．３％）

Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ

黄单胞菌科（０．９％）

Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

鞘脂单胞菌科（０．２％）

Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

鞘脂单胞菌科（２．６％）

Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

普罗卡杆菌科（２．４％）

Ｐｒｏｃａｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ

黄单胞菌科（２．３％）

Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

立克次氏体科（０．７％）

Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａｃｅａｅ

琥珀酸弧菌科（０．２％）

Ｓｕｃｃｉｎｉｖｉｂｒｉｏｎａｃｅａｅ

肠杆菌科（２．３％）

Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ

肠杆菌科（２．０％）

Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ

假单胞菌科（１．２％）

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

Ｃｈｔｈｏｎｉｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ（０．５％） 毛螺菌科（０．２％）

Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ

乳杆菌科（２．３％）

Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ

丛毛单胞菌科（２．０％）

Ｃｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ

草酸杆菌科（１．０％）

Ｏｘａｌｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ

希瓦氏菌科（０．４％）

Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａｃｅａｅ

瘤胃菌科（０．２％）

Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ

黄单胞菌科（１．９％）

Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

黄单胞菌科（１．６％）

Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

红螺菌科（１．０％）

Ｒｈｏｄｏｓｐｉｒｉｌｌａｃｅａｅ

丛毛单胞菌科（０．４％）

Ｃｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ

黄单胞菌科（０．１％）

Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

瘤胃菌科（１．８％）

Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ

表７　小贯小绿叶蝉成虫共生细菌在属水平相对丰度排名前１０的菌群

犜犪犫犾犲７　犜狅狆１０犪犫狌狀犱犪狀犮犲狊狅犳犫犪犮狋犲狉犻犪犾犮狅犿犿狌狀犻狋犻犲狊犪狋犵犲狀狌狊犾犲狏犲犾犻狀犪犱狌犾狋狊狅犳犈犿狆狅犪狊犮犪（犕犪狋狊狌犿狌狉犪狊犮犪）狅狀狌犽犻犻

属（占比）Ｇｅｎｕｓ（Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ）

ＣＢ ＤＷ ＷＨ ＸＡ ＹＳ

盐单胞菌属（２３．８％）

犎犪犾狅犿狅狀犪狊

盐单胞菌属（２７．１％）

犎犪犾狅犿狅狀犪狊

泛菌属（６１．２％）

犘犪狀狋狅犲犪

沃尔巴克氏体属（９２．６％）

犠狅犾犫犪犮犺犻犪

盐单胞菌属（８．８％）

犎犪犾狅犿狅狀犪狊

希瓦氏菌属（３．２％）

犛犺犲狑犪狀犲犾犾犪

希瓦氏菌属（７．０％）

犛犺犲狑犪狀犲犾犾犪

假单胞菌属（３．４％）

犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊

盐单胞菌属（１．６％）

犎犪犾狅犿狅狀犪狊

希瓦氏菌属（３．１％）

犛犺犲狑犪狀犲犾犾犪

假单胞菌属（２．８％）

犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊

鞘脂单胞菌属（１．４％）

犛狆犺犻狀犵狅犿狅狀犪狊

埃希氏菌属（２．８％）

犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪

希瓦氏菌属（０．５％）

犛犺犲狑犪狀犲犾犾犪

乳杆菌属（１．９％）

犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊

鞘脂单胞菌属（２．５％）

犛狆犺犻狀犵狅犿狅狀犪狊

假单胞菌属（１．０％）

犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊

气单胞菌属（２．６％）

犃犲狉狅犿狅狀犪狊

假单胞菌属（０．４％）

犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊

犆犪狀犱犻犱犪狋狌狊Ｐｏｒｔｉｅｒａ（１．６％）

瘤胃球菌属（１．７％）

犚狌犿犻狀狅犮狅犮犮狌狊

甲基杆菌属（０．８％）

犕犲狋犺狔犾狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿

盐单胞菌属（１．０％）

犎犪犾狅犿狅狀犪狊

泛菌属（０．２％）

犘犪狀狋狅犲犪
ＤＡ１０１（１．５％）

梭菌属（１．５％）

犆犾狅狊狋狉犻犱犻狌犿

沃尔巴克氏体属（０．８％）

犠狅犾犫犪犮犺犻犪

沃尔巴克氏体属（０．７％）

犠狅犾犫犪犮犺犻犪

瘤胃杆菌属（０．１％）

犚狌犿犻狀狅犫犪犮狋犲狉

梭菌属（１．５％）

犆犾狅狊狋狉犻犱犻狌犿

颤螺旋菌属（１．２％）

犗狊犮犻犾犾狅狊狆犻狉犪

不动杆菌属（０．６％）

犃犮犻狀犲狋狅犫犪犮狋犲狉
ＤＡ１０１（０．５％）

鞘脂单胞菌属（０．１％）

犛狆犺犻狀犵狅犿狅狀犪狊

瘤胃球菌属（１．４％）

犚狌犿犻狀狅犮狅犮犮狌狊

甲基杆菌属（１．２％）

犕犲狋犺狔犾狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿

泛菌属（０．５％）

犘犪狀狋狅犲犪

鞘脂单胞菌属（０．４％）

犛狆犺犻狀犵狅犿狅狀犪狊

甲基杆菌属（０．１％）

犕犲狋犺狔犾狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿

颤螺旋菌属（１．０％）

犗狊犮犻犾犾狅狊狆犻狉犪

埃希氏菌属（０．８％）

犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪

红游动菌属（０．５％）

犚犺狅犱狅狆犾犪狀犲狊

不动杆菌属（０．４％）

犃犮犻狀犲狋狅犫犪犮狋犲狉
ＤＡ１０１（０．１％）

沃尔巴克氏体属（１．０％）

犠狅犾犫犪犮犺犻犪

沃尔巴克氏体属（０．６％）

犠狅犾犫犪犮犺犻犪

链霉菌属（０．５％）

犛狋狉犲狆狋狅犿狔犮犲狊

希瓦氏菌属（０．４％）

犛犺犲狑犪狀犲犾犾犪

埃希氏菌属（０．１％）

犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪
ＨＴＣＣ２２０７（０．９％）

２．３　小贯小绿叶蝉成虫内共生细菌多样性分析

用ＡｌｐｈａＤｉｖｅｒｓｉｔｙ对每个样本的多样性进行分

析（表８），Ｃｈａｏ指数和Ａｃｅ指数反映样品中菌群的丰

富度，Ｓｈａｎｎｏｎ指数反映菌群的多样性，Ｓｉｍｐｓｏｎ指数

反映菌群中优势种的集中程度。从丰富度指数看，赤

壁样本最大，Ｃｈａｏ指数、Ａｃｅ指数分别为２８４１．８９和

２９１４．９０；从多样性指数看，英山样本最大，Ｓｈａｎｎｏｎ

指数８．６３，其次为赤壁样本，Ｓｈａｎｎｏｎ指数７．９３；从优

·２２·
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势度指数看，英山样本最大，Ｓｉｍｐｓｏｎ指数为０．９９，咸

安样本的Ｓｉｍｐｓｏｎ指数最小。综合分析看，英山样

本和赤壁样本相比其他样本，具有较高的多样性指

数、丰富度指数和优势度指数，说明这两个样本中的

细菌种类更丰富多样。

表８　小贯小绿叶蝉成虫共生细菌的多样性指数

犜犪犫犾犲８　犃犾狆犺犪犱犻狏犲狉狊犻狋狔狅犳犫犪犮狋犲狉犻犪犻狀犪犱狌犾狋狊狅犳犈犿狆狅犪狊犮犪

（犕犪狋狊狌犿狌狉犪狊犮犪）狅狀狌犽犻犻

样本

Ｓａｍｐｌｅ

多样性指数Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ Ａｃｅ Ｓｈａｎｎｏｎ Ｓｉｍｐｓｏｎ

ＣＢ ２８４１．８９ ２９１４．９０ ７．９３ ０．９５

ＤＷ ２２７３．６９ ２４１７．１１ ７．２８ ０．９３

ＷＨ １０６５．５５ １１３０．７６ ３．２５ ０．６１

ＸＡ １１３２．０８ １２８６．８６ １．０７ ０．１８

ＹＳ ２３９４．７７ ２５４５．０８ ８．６３ ０．９９

３　讨论

本研究采用１６ＳｒＤＮＡＶ４高变区的高通量测

序技术，对５个地理种群茶园小贯小绿叶蝉体内的

细菌多样性及群落结构组成进行了研究。共注释鉴

定获得４１个门，１１６个纲，１９７个目，２７２个科，３７２

个属，１０５个种。

在所鉴定获得的４１个门中，变形菌门的细菌是５

个样本共有的最主要的优势菌（６０．６％～９７．１％），这

与许多昆虫肠道中的优势菌相同。如直翅目的沙漠

蝗犛犮犺犻狊狋狅犮犲狉犮犪犵狉犲犵犪狉犻犪，半翅目的豌豆蚜犃犮狔狉狋犺狅狊犻

狆犺狅狀狆犻狊狌犿，鳞翅目的茶尺蠖犈犮狋狉狅狆犻狊狅犫犾犻狇狌犪、稻纵

卷叶螟犆狀犪狆犺犪犾狅犮狉狅犮犻狊犿犲犱犻狀犪犾犻狊，鞘翅目的天牛

犛犪狆犲狉犱犪狏犲狊狋犻狋犪以及双翅目的地中海实蝇犅犪犮狋狉狅

犮犲狉犪犿犻狀犪狓和泽兰实蝇犘狉狅犮犲犮犻犱狅犮犺犪狉犲狊狌狋犻犾犻狊肠道

优势菌均为变形菌门细菌［１０１６］。但是，５个样本优

势菌的组成有所不同，其中咸安样本的优势菌相对

简单，仅为变形菌门（９７．１％）。而另外４个样本相

对复杂，除了变形菌门以外，赤壁样本和英山样本的

优势菌还有厚壁菌门、放线菌门、拟杆菌门和酸杆菌

门；大悟样本和武汉样本的优势菌还包括放线菌门、

拟杆菌门、厚壁菌门和蓝细菌门。

在属分类阶元，相对丰度排名前１０的菌属中，

盐单胞菌属（１．０％～２７．１％）、希瓦氏菌属（０．５％～

７．０％）和沃尔巴克氏体属（０．６％～９２．６％）的细菌

是５个样本共有的优势菌。不同样本的优势菌属差

异明显，赤壁、大悟和英山样本最主要的优势属均为

盐单胞菌属（２３．８％、２７．１％和８．８％）；武汉样本的

优势属为泛菌属（６１．２％）；而咸安样本的优势属为

沃尔巴克氏体属，占比达９２．６％。盐单胞菌是一类

耐盐细菌，在盐湖、盐场、盐碱地、海冰和海洋极端环

境中常有分布。最近研究发现，在核桃举肢蛾犃狋狉犻

犼狌犵犾犪狀狊犺犲狋犪狅犺犲犻和桃蛀螟犇犻犮犺狅犮狉狅犮犻狊狆狌狀犮狋犻犳犲狉犪

犾犻狊幼虫肠道中都有盐单胞菌属存在
［１７］，但其生物学

功能及对宿主昆虫的作用尚不清楚。５个地理种群

小贯小绿叶蝉共有的优势菌沃尔巴克氏体菌犠狅犾

犫犪犮犺犻犪，是一类广泛分布于节肢动物体内的共生菌，

它不仅可以调节宿主的生殖活动，包括诱导细胞质

不亲和、孤雌生殖和遗传上雌性雄性化等，还能改变

宿主种群适合度，增强宿主抗逆性，如感染犠狅犾犫犪犮犺犻犪

增加了黑腹果蝇犇狉狅狊狅狆犺犻犾犪犿犲犾犪狀狅犵犪狊狋犲狉和致倦库蚊

犆狌犾犲狓狇狌犻狀狇狌犲犳犪狊犮犻犪狋狌狊对ＲＮＡ病毒的抗性
［１８］。

本研究首次获得了不同茶园小贯小绿叶蝉地理

种群成虫共生菌的相关信息，初步明确了不同地理

种群共生菌的群落结构和优势菌群，为进一步研究

共生菌与小贯小绿叶蝉之间的关系提供了基础信

息。但这些优势菌群对宿主的生存、繁殖等生物学

特性有哪些影响，还需要进一步深入研究。
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２０１８

其中线粒体细胞色素氧化酶亚基Ⅰ（ｍｔＤＮＡＣＯⅠ）基

因由于其分布的普遍性以及序列和结构的相对保守

性而被广泛应用于昆虫不同分类阶元的分子系统学

及进化生物学研究，ＤＮＡ条形码技术可以用于物种

及亲缘关系的鉴定［１４１６］。当前基于昆虫形态将４种

夜蛾分为３个属，但仍争议不断
［７９］。因此，笔者认

为在形态分类的基础上，应从分子水平上进一步研

究，以准确分类这４种夜蛾，为确定其亲缘关系及系

统发育提供重要理论依据。
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