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摘要：斑翅果蝇是一种在全球范围内造成危害的重要水果害虫，其主要分布于亚、美、欧三大洲。斑翅

果蝇的产卵器可以刺破水果表皮，将卵产在未完全成熟的水果中，卵孵化为幼虫后，幼虫取食水果，直

接降低产量，从而对水果产业造成损失。近年以来，越来越多的研究表明昆虫微生物对宿主昆虫影响很

大。例如昆虫微生物可以调控寄主昆虫的生长发育、个体适应性及生殖等。昆虫与其共生微生物间的关

系成为昆虫生物学研究的热点内容。本文综述了近些年关于斑翅果蝇微生物多样性的研究，探讨了微生

物菌群及内共生菌 Wolbachia 对斑翅果蝇生长发育、行为、生殖、抗病毒等的影响，以便为寻找控制斑

翅果蝇种群的策略提供参考依据。 
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1  斑翅果蝇的生物学特性及其危害 

斑翅果蝇 Drosophila suzukii (Matsumura) 因

其雄虫翅膀上各有一个黑色斑点而得名。它的寄

主有浆果类作物，如樱桃、蓝莓、树莓、黑莓、

草莓等和软表皮的核果类植物如杨梅、桃、油桃、

杏，以及其他水果如葡萄等[1]。 

斑翅果蝇原产地为东亚、东南亚亚热带地区，

如今已入侵美洲和欧洲，在世界范围内造成危害。

自 2008 年在美洲大陆的美国加州中部首次被发现

以来[2]，在五、六年间，斑翅果蝇已经扩散至美 

国至少 35 个州和加拿大的 5 个省[3–4]。在南美洲，

2013 年也开始发现斑翅果蝇的入侵[5]。在欧洲，

斑翅果蝇已在英国、欧洲中南部等地区造成不同

程度的危害[6]。欧盟现已将斑翅果蝇列入 A2 检疫

性害虫名单(在欧洲区域性危害、尚未大暴发的检

疫害虫) (EPPO A1 and A2 lists of pests recommended 

for regulation as quarantine pests)[7]。根据已有报

道，在我国南方，斑翅果蝇主要危害杨梅[8]；在我

国北方及长江流域，则主要危害樱桃[9]。目前已经
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在 19 个省(自治区、直辖市)发现斑翅果蝇的危害。

马聪慧等在综合评估斑翅果蝇对新疆各地州市的

潜在危险性后，认为斑翅果蝇对新疆为高度危险

性害虫并建议将斑翅果蝇列入新疆补充林业检疫

性有害生物名单[10]。 

不同于其他果蝇，斑翅果蝇倾向于取食并产

卵于未成熟和正在成熟的水果，且斑翅果蝇雌成

虫的产卵器更发达，外形较大且坚硬，可以成功

刺破水果表皮，将卵产在水果里面[11–12]。卵孵化

为幼虫后在果实内取食果肉，并加速果实腐烂变

质，导致水果产量下降，严重影响水果销售[13]。

以美国加州为例，加利福尼亚州从 2009 年到 2014

年间，斑翅果蝇每年对树莓产业可以造成约 3.98

千万美元的经济损失和约 8 百万美元的额外防治

成本[14]。另外一项研究表明斑翅果蝇对美国加利

福尼亚州、华盛顿州和俄勒冈州的草莓、栽培蓝

莓、树莓、黑莓和樱桃产业每年能造成约 5.11 亿

美元的损失[15]。中国目前尚无斑翅果蝇对农业园

艺生产的经济损失估值，但以云南红河州为例，

在斑翅果蝇发生高峰期，杨梅果实的被害率可达

100%[16]。据此可以推得斑翅果蝇的发生危害将对

果农经济收入产生不利影响。 

由于水果产业的特殊性，对斑翅果蝇的化学

防治虽然有效，但对施药时机要求高，否则易产

生药害。另外，斑翅果蝇繁殖速率快、生活周期

短、较容易产生抗药性等特点，使得斑翅果蝇生

物防治的研究变得尤为重要[17]。近些年来国内外

对斑翅果蝇生物防治的研究，主要集中于寄生蜂

资源调查和现有生防菌对斑翅果蝇的防治效果的

观察[18–22]。本综述重点介绍斑翅果蝇共生微生物

的种类及其对斑翅果蝇的影响，以期为深入了解

斑翅果蝇与微生物间的关系提供参考。 

2  斑翅果蝇体内微生物菌群的构成

及多样性 

目前关于斑翅果蝇的微生物菌群多样性的研

究表明，斑翅果蝇微生物菌群的多样性非常丰富。

Chandler 等利用细菌 16S rRNA 基因高通量测序技

术，对美国加州一果园樱桃表面的夏天斑翅果蝇

(summer form)成虫及樱桃内的幼虫体内的微生物

菌群进行研究调查，发现尽管斑翅果蝇成虫的肠

道微生物菌群在不同样本间差异较大，该地斑翅

果蝇幼虫和成虫体内丰度最高的细菌以肠杆菌科

(Enterobacteriaceae)的 Tatumella 为主，其次为醋

杆菌科(Acetobacteraceae)的 Gluconobacter 和

Acetobacter。其中 Gluconobacter 和 Acetobacter

为较常见的果蝇相关微生物[23]。而 Fountain 等利

用细菌 16S rRNA 基因测序技术从英格兰东南部

的森林中采集到的越冬型(winter form)斑翅果蝇

成 虫 中 发 现 的 主 要 细 菌 是 假 单 胞 菌 科

(Pseudomonadaceae)的假单胞菌 Pseudomonas[24]。

Vacchini 等结合 PCR-DGGE 和 16S rRNA 基因测

序技术分析发现，在采自水果(蓝莓、树莓和黑莓)

和 人 工 饲 料 的 斑 翅 果 蝇 中 占 多 数 的 细 菌 是

Gluconobacter 和 Acetobacter，其他类别的细菌 

有 肠杆菌目 (Enterobacteriales)、黄单胞菌目

(Xanthomonadales)、乳杆菌目(Lactobacillales)、根

瘤菌目(Rhizobiales)，伯克氏菌目(Burkholderiales)

和鞘脂杆菌目(Sphingobacteriales)[25]。Martinez- 

Sanudo 等调查了 12 个不同地理种群斑翅果蝇的

成虫肠道细菌群落，其中包含 4 个中国和日本的

野外种群(本地种群)，7 个欧洲、美洲的野外种群

(入侵种群)和 1 个实验室饲养的意大利种群[26]。其

研究结果表明，果蝇的肠道微生物主要来自变形 
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菌门(Proteobacteria)的 2 个科：醋杆菌科和肠杆菌

科。而实验室果蝇的肠道微生物种群中丰度最高

的 细 菌 是 厚 壁 菌 门 (Firmicutes) 的 葡 萄 球 菌 科

(Staphylococcaceae) 和 拟 杆 菌 门 (Bacteroidetes) 的

黄杆菌科(Flavobacteriaceae)。邴孝利等利用 16S 

rRNA 基因测序分析发现，来自美国纽约州两处农

场的斑翅果蝇的细菌群落种类非常丰富，优势菌

属于厚壁菌门的明串珠菌科(Leuconostocaceae)、乳

杆菌科(Lactobacillaceae)、链球菌科(Streptococcaceae)

和丛毛单胞菌科(Comamonadaceae)及变形菌门的

肠杆菌科和假单胞菌科(Pseudomonadaceae)，而实

验室种群中的斑翅果蝇含有的细菌群落较为单一，

主要是变形菌门的肠球菌科(Enterococcaceae)。利

用基于培养基的分离方法，则可以从实验室饲养

的斑翅果蝇中鉴定到醋杆菌科、肠球菌科和葡萄

球菌科等细菌[27]。 

对果蝇真菌的调查结果表明，斑翅果蝇体内

不止含有许多细菌，还有大量可培养的真菌。从

斑 翅 果 蝇 幼 虫 及 成 虫 中 分 离 到 的 真 菌 有 酵 母

(Saccharomycetales) ， 如 葡 萄 汁 有 孢 汉 逊 酵 母

(Hanseniaspora uvarum)、毕氏酵母(Pichia)、梅氏

酵母(Metschnikowia)和假丝酵母(Candida)、红酵

母(Rhodotorula)和青霉(Penicillium)等[27–29]。另外，

Lewis 等发现斑翅果蝇幼虫体内存在水果腐败真菌，

如引起叶霉病的枝孢菌(Cladosporium)和引起灰霉

病的葡萄孢属真菌(Botrytis)[29]。Fountain 等利用真

菌转录间隔区(internal transcribed spacer，ITS)序列

测序技术发现，越冬型斑翅果蝇成虫的主要真菌是

耐冷酵母(Guehomyces)和隐球酵母(Cryptococcus)及

子囊菌门(Ascomycota)的种类等[24]。 

综合以上研究，我们发现尽管不同研究的结

果显示斑翅果蝇含有的细菌所属的高级阶元(如

门、科)较为类似，但其在属、种水平上则差别甚

大。比如，多个研究表明肠杆菌科的细菌在斑翅

果蝇中是优势菌，但其优势菌在 Chandler 的研究

中是 Tatumella 属，在 Martinez-Sañudo 的研究中

是 Enterobacter 和 Lonsdalea，而在邴孝利等的研

究中是 Dickeya。再如，同是来自美国纽约州的斑

翅果蝇，实验室种群与野外种群中优势菌的丰度

与多样性均有较大差别。据此，我们推测斑翅果

蝇并无核心的微生物菌群。斑翅果蝇的微生物菌

群与黑腹果蝇的微生物菌群有较大差异，因为黑

腹果蝇体内的微生物菌群丰度比较低，且相对比

较稳定，主要属于醋杆菌科和乳杆菌科[30–32]。 

3  影响斑翅果蝇体内微生物菌群多

样性的因素 

如前所述，对不同环境条件下采集的果蝇进

行的调查结果表明，斑翅果蝇的微生物菌群严重

受斑翅果蝇生存环境的影响。Martinez-Sanudo 等

发现不同地理种群果蝇肠道内的微生物群落的多

样性差别显著——采自中国和日本的本地果蝇肠

道内的微生物菌群与美洲、欧洲的菌群有明显不

同[26]。Chandler 等发现采自樱桃上的果蝇成虫与

在其中发育的幼虫体内的主导细菌群类似，该结

果表明，来自同一寄主环境的果蝇体内含有类似

的细菌群落[23]。Vacchini 等发现果蝇肠道内的微

生物主要受果蝇食物的影响，即在不同食物上收

集的果蝇体内的微生物菌群因寄主食物的不同而

分别聚类，这主要是因为不同种群果蝇体内的醋

酸杆菌类群有差异[25]。将细菌 16S 测序结果中的

醋酸杆菌相关序列移除后，再进行重新聚类后发

现果蝇体内微生物菌群不再因食物不同而分别聚
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类。故而 Vacchini 等认为果蝇微生物菌群差异的

产生主要由醋酸细菌所主导[25]。但考虑到醋酸杆

菌并不总是斑翅果蝇体内的优势菌，此结论还有

待更多的研究来验证。 

Fountain 等发现越冬型斑翅果蝇的肠道微生

物菌群多样性在不同年份和不同地点的森林之间

差别不显著[24]。邴孝利等对采自不同果园的斑翅

果蝇体内细菌的多样性进行分析发现，野外果蝇

的细菌菌群的丰度与组成在不同果园间差异显

著，且在同一果园的不同采集时间之间也差异显

著，但是在雌雄成虫间差异不明显[27]。将采自加

州与纽约州的 2 个果园种群，在实验室中用同种

人工饲料饲喂多代后，2 个果蝇种群的细菌多样性

显著下降，而且二者之间没有任何显著差别。以

上研究说明斑翅果蝇微生物菌群的组成与多样性

主要受寄主食物的影响。然而，关于食物如何决

定不同种群果蝇间微生物菌群的差异还需要进行

更多的探索研究。 

4  斑翅果蝇体内微生物菌群对宿主

的影响 

尽管斑翅果蝇体内没有核心的微生物菌群，

但斑翅果蝇体内总是或多或少含有一些微生物。

这些微生物的存在是否仅仅是偶然，他们对斑翅

果蝇的生存有什么影响？ 

4.1  微生物菌群对斑翅果蝇生长发育的有利作用 

为了进一步探索微生物菌群对于斑翅果蝇的

影响，邴孝利等根据斑翅果蝇独特的生物学特性，

借鉴模式生物黑腹果蝇的研究经验成功获得了斑

翅果蝇无菌种群，将其与正常含有菌群的果蝇作

比较，研究微生物菌群对斑翅果蝇生长发育的影

响后，发现了一系列有趣的结果[27]。与对照斑翅

果蝇相比，无菌的斑翅果蝇卵孵化后在无菌蓝莓

及草莓上无法发育为大龄幼虫并化蛹，进而无法

成功发育为成虫。而人工补充正常果蝇的微生物

则可以成功挽救斑翅果蝇的失败发育，使“无菌”

果蝇可以发育成成虫，且回补后的果蝇的发育速

度和成虫大小均可以达到正常果蝇的水平。这说

明斑翅果蝇需要微生物来帮助其完成在水果中的

生长发育。 

将从野外分离到的细菌和真菌培养后，分别

进行的单一微生物回补试验表明，多种细菌或真

菌的回补均可以使无菌斑翅果蝇在蓝莓、草莓上

成功完成发育。不同微生物的回补效率有差异，

且真菌的回补效率比细菌高。而将真菌、细菌混

合后回补无菌果蝇，则发现其发育时间介于单独

回补细菌和真菌之间的水平。将已杀死的微生物

添加回补到无菌果蝇中则发现少剂量的死亡微生

物无法帮助无菌果蝇完成发育，但增加剂量后无

菌果蝇则可以完成发育。这说明斑翅果蝇并非依

赖于某种特定的微生物活性，也不是依赖于特定

的微生物间的相互作用，而是通过取食微生物来

获取额外营养以完成发育。使用含不同成分的营

养对无菌果蝇进行补充的比较试验则表明，斑翅

果蝇主要通过摄取微生物所提供的蛋白质来获得

额外营养以完成发育[27]。与之类似，在营养匮乏

的玉米培养基中添加酿酒酵母会明显地促进斑翅

果蝇幼虫的生长发育，并提升果蝇幼虫存活率和

化蛹率[33]。 

4.2  微生物菌群对斑翅果蝇生长的不利作用 

斑翅果蝇的微生物菌群在营养充分的条件

下，不仅不再发挥促进寄主发育的积极作用，反

而成为寄主生长的负担，会对寄主适应性产生不
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利影响。将斑翅果蝇置于营养充分的酵母培养基

中饲养时，无菌斑翅果蝇与正常斑翅果蝇具有一

样的发育速率，然而无菌斑翅果蝇的初羽化成虫

更大、更重，无菌斑翅果蝇的生殖力更强，寿命

更长，因此，微生物菌群在寄主环境营养丰富时

转变为不利因素[27]。 

另外，斑翅果蝇的共生微生物中包含许多致

病菌。刘倩等研究发现斑翅果蝇幼虫取食接种过

雅致放射毛霉(Actinomucor elegans)的饲料后，体

内的蛋白和山梨醇含量显著低于对照，这说明雅

致放射毛霉可能抑制斑翅果蝇的生长发育和抗

逆能力[34]。邴孝利等从田间野外采集的斑翅果蝇

体内分离到的多种可培养的微生物对斑翅果蝇

具有很强的致病性(邴孝利等，未发表)。 

4.3  微生物菌群对斑翅果蝇的吸引作用 

双向选择性嗅觉测试的结果表明，与无菌培养

基相比，斑翅果蝇倾向于含醋酸杆菌(氧化葡糖杆菌

(Gluconobacter oxydans)，G. kanchanaburiensis 和 K. 

saccharivorans)的培养液[35]。尽管容易被腐败草莓

的气味所吸引，但斑翅果蝇更喜欢在刚成熟、还

比较硬的草莓上产卵[36]。Mori 等的研究发现交配

后的斑翅果蝇喜欢取食葡萄汁有孢汉逊酵母，但

取食酵母并不能增强斑翅果蝇在蓝莓上的产卵 

量[37]。Bellutti 等的田间生态学试验则表明斑翅果

蝇在长有假丝酵母和酿酒酵母的樱桃上产卵量更

高[33]。以上事例可说明斑翅果蝇产卵量受微生物

与寄主食物的双重影响。微生物对斑翅果蝇有一

定的吸引作用，它们产生的相关气味(如乙酸异戊

酯)可以吸引斑翅果蝇[38]。但是由于微生物对斑翅

果蝇幼虫发育的影响因环境而异，斑翅果蝇会综

合考虑各种因素后选择产卵。 

4.4  共生细菌 Wolbachia 对斑翅果蝇的影响 

Wolbachia 是一种广泛存在于节肢动物体内、

可以母系遗传的胞内次生共生细菌。Wolbachia 可

以在许多节肢动物中调控寄主的生殖，从而影响

寄主种群结构[39]。近些年的研究表明 Wolbachia

在许多昆虫中可以帮助寄主抵抗病原微生物(如

病毒)，对寄主昆虫有重要的作用[40]。Cattel 等对

欧洲 23 个种群的斑翅果蝇调查发现 Wolbachia 的

平均侵染率在 46%左右[41]。Hamm 等对美国 9 个

种群斑翅果蝇的调查结果表明，Wolbachia 在野外

果蝇中的侵染率在 7%–20%不等，不能 100%稳定

传代[42]。通过在斑翅果蝇野外种群中筛选到了天

然感染 Wolbachia (Wolbachia-infected，WI)与不感

染 Wolbachia 的个体(Wolbachia-uninfected，WU)，

以及比较 Wolbachia 对斑翅果蝇的影响实验，

Hamm 等发现感染斑翅果蝇的 Wolbachia 并不具有

引起胞质不相容(cytoplasmic incompatibility)、杀雄

等调控寄主生殖的能力[42]。然而 WI 斑翅果蝇雌

虫的产卵量比 WU 更低，这说明 Wolbachia 对斑

翅果蝇有一定的消极影响。Cattel 等比较用抗生素

处理获得 WU 种群与 WI 种群，发现欧洲种群的

Wolbachia 也不引起胞质不相容[41]。目前 Wolbachia

对斑翅果蝇生殖影响的原因及机理仍待研究[43]。 

Cattel 等发现相比 WU 斑翅果蝇，WI 斑翅果

蝇在感染果蝇 C 病毒(Drosophila C virus)和兽棚病

毒(Flock House virus) (二者均为正向单链 RNA 病

毒)后具有更长寿命，且 WI 斑翅果蝇体内的病毒

滴 度 比 WU 果 蝇 体 内 的 低 [44] 。 虽 然 这 种 由

Wolbachia 介导的保护作用与寄主果蝇基因背景

相关，作者推测 Wolbachia 的抗病毒能力可能有助

于增强斑翅果蝇在野外的种群适应力。 



邴孝利等 | 微生物学报, 2019, 59(10) 1885 

 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

5  总结 

综上所述，斑翅果蝇可以从环境中获得微生

物，因而与其共生的微生物多样性十分丰富，但

不同地域不同种群的斑翅果蝇微生物群落间差异

显著。斑翅果蝇与模式生物黑腹果蝇的生物学习

性不同，斑翅果蝇喜欢取食未成熟或刚成熟的水

果，而黑腹果蝇偏好开始或已经腐烂的水果。相

比于腐烂的水果，刚成熟的水果周围所含有的微

生物较少，因此斑翅果蝇生存在一个微生物丰度

相对较少的环境中。比较同一微生物在 2 种果蝇

间的不同作用，有助于阐明环境在微生物对寄主

作用中的影响。共生微生物对斑翅果蝇的生长发

育、产卵、寿命、抗病毒等有重要的影响，而且

微生物菌群对斑翅果蝇的作用也因果蝇生存环

境的不同而不同。然而，不同环境条件下斑翅果

蝇如何应对不同类型的微生物，微生物又如何在

斑翅果蝇中定殖等问题均有待阐明。斑翅果蝇共

生微生物对果蝇相互作用的机制需要更深入的

研究。 
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Prospective of the researches on microbiota of spotted wing 
Drosophila 

Xiaoli Bing*, Yijia Lu 
Department of Entomology, Nanjing Agricultural University, Nanjing 210095, Jiangsu Province, China 

Abstract: Drosophila suzukii (Matsumura) (spotted wing Drosophila) is a notorious pest of small and stone fruits, 

and causes damage across Asian, American and European continents. Unlike most other Drosophila species, female 

D. suzukii flies lay their eggs in ripening and ripe fruits and the hatched larva eat inside, thereby causing substantial 

economic losses to the fruit industry. Insect-associated microbes are essential in manipulating insect physiology and 

ecology, such as insect development, fitness and reproduction. Here, we review recent researches on the diversity of 

microbes in D. suzukii and the functions of microbes in D. suzukii biology. That information may provide clues for 

searching strategies to control D. suzukii populations. 
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