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摘   要：【目的】鉴于肠道微生物在昆虫环境适应过程中发挥重要作用，探索中国不同地区分布

的东亚飞蝗肠道微生物多样性情况。【方法】本文利用 Illumina NovaSeq 测序平台对中国 4 个代表

性蝗区的东亚飞蝗(Locusta migratoria manilensis Meyen)肠道微生物进行 16S rRNA 基因测序和分

析，探究其多样性。【结果】分布区域、发育时期和性别对东亚飞蝗肠道微生物结构均影响明显，

其中分布区域的影响最为显著，其次为性别和发育时期。多样性分析发现，采自广东省清远市和

河北省沧州市的东亚飞蝗肠道微生物多样性差异性较大，所选取的 8 个环境因子中平均气温和降

水量可影响东亚飞蝗的肠道菌群多样性。【结论】研究结果从共生微生物和环境因素角度解析了

东亚飞蝗的环境适应性，为研制地理溯源技术和开发微生物制剂提供了科学依据。 
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Abstract: [Objective] Gut microbiota plays an important role in the environmental adaptation 
of insects. This study aims to explore the diversity of gut microbiota in Locusta migratoria 
manilensis Meyen from different regions of China. [Methods] The Illumina NovaSeq platform 
was used to sequence the 16S rRNA gene of gut microbiota in L. migratoria manilensis Meyen 
from four representative locust regions in China. [Results] Geographical location, development 
stage, and gender affected the structure of gut microbiota, among which geographical location 
had the most significant effect, followed by gender and development stage. The L. migratoria 
manilensis Meyen from Qingyuan City, Guangdong Province and Cangzhou City, Hebei 
Province showed the largest difference in the diversity of gut microbiota. Mean temperature 
and precipitation among the eight selected environmental factors may influence the gut 
microbiota diversity. [Conclusion] This study analyzed the environmental adaptability of L. 
migratoria manilensis Meyen from the perspective of symbiotic microorganisms and 
environmental factors, which provided a basis for the development of technology for tracing 
geographical origin and microbial preparations. 
Keywords: Locusta migratoria manilensis Meyen; 16S rRNA gene; gut microbiota 
 
 

相比于其他的动物，昆虫是自然界数量最

多、分布最广泛的类群之一[1]。据统计，世界

上昆虫种类总数约 400 万至 1 000 万种，占据

地球上动物所有种类总数的 90%以上[2]。昆虫

种类繁多，与其体内复杂多样的肠道微生物关

系密切，这些微生物与宿主相互作用，相互影

响，形成一种协同进化的关系[3]。人们通过分

析昆虫肠道微生物的多样性及环境因子改变下

的菌群结构及动态变化，来进一步了解宿主昆

虫与肠道微生物间的关系[4]。肠道微生物通过

影响昆虫对食物的消化吸收、信息化合物的合

成等来调控其对寄主的选择和繁殖等行为[5]。

另一方面，肠道微生物种群结构的多样性与昆

虫种类、发育时期、区域分布、食物条件和消

化道形态等因素息息相关[6]。近年来，越来越

多的昆虫肠道微生物多样性和生物学特性被揭

示，并在害虫防治、农业生产和能源领域方面

显示出巨大的应用潜力。 

关于蝗虫肠道微生物多样性的研究，近年

来可见一些报道。Dillon 等对沙漠蝗(Schistocerca 

gregaria Forskal)的成虫肠道微生物在饥饿和虫

龄 2 个影响因子作用下的多样性进行分析，结

果显示细菌多样性随着蝗虫龄期的增加而增

加，受饥饿的蝗虫通常容易发生疾病，其中

Gammaproteobacteria 菌群的增加可以抵抗蝗

虫肠道受到病原的威胁 [7]；Su 等通过研究   

16 种蝗虫的肠道共生菌，发现纤维素分解酶和

肠道微生物群落可能反映了不同种类的蝗虫
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与其摄食方式的联系 [8]；徐冲等从东亚飞蝗

(Locusta migratoria manilensis Meyen)肠道内分

离出 12 株产纤维素酶细菌，并对其中一株酶活

性较高的菌株进行分析，鉴定其为蜡样芽胞杆

菌[9]。有关蝗虫肠道微生物的研究多集中于微

生物的形态和分类等方面，对于微生物的功能、

群落结构多样性以及与蝗虫区域分布等之间关

系的报道不多[10]。进一步明确东亚飞蝗肠道微

生物多样性与其分布区域、性别和发育时期之

间的关系十分必要。 

随着气候变化异常及生态环境恶化等因素

的影响，我国蝗虫灾害的发生近年来有加重趋

势，对农牧业发展和生态环境保护带来威胁[11]。

东亚飞蝗(Locusta migratoria manilensis Meyen)

作为我国的主要蝗虫种类，其分布范围广、种群

数量大，一旦暴发需要耗费大量经济成本去防

治。因此，本文通过利用 Illumina NovaSeq 测序

平台对东亚飞蝗肠道微生物多样性进行研究，分

析不同地理区系、发育时期、性别及环境因子对

东亚飞蝗肠道微生物的影响，探寻地理溯源新方

法，也为开发微生物制剂和提高绿色防治技术提

供新思路，让人们从根本上做到不再谈“蝗”色变。 

1  材料与方法 

1.1  供试昆虫 
采集了中国 4 个地区的东亚飞蝗蝗蝻和成

虫，具体信息见表 1。 

1.2  东亚飞蝗样品准备 
在 4 个地区随机选取 4 龄、5 龄和成虫的东

亚飞蝗，每个地区相同龄期的雌虫随机选取 3 头，

作为 3 个重复，雄虫随机选取 3 头，作为 3 个重

复，4 个地区 7 种虫态，共 42 个样品。用酒精

和 PBS 溶液分别冲洗 2 遍，每次 1 min；将清洗

后的虫体放在蜡盘上进行解剖，取出后肠放入

离心管中，每头放入一个 2 mL 离心管中，然后

在研磨机上研磨，研磨结束放入冰箱备用。 

1.3  肠道微生物基因组提取及检测 
按照试剂盒的步骤提取样本组织 DNA： 

(1) 在样品中加入 1 mL Inhibit EX Buffer，

混匀后置于 70 ℃加热 5 min，室温下 20 000×g

离心 1 min。 

(2) 取 200 μL 上清液，依次加入 15 μL 

Proteinase K 和 200 μL Buffer AL，充分混匀后

70 ℃孵育 10 min。 
 

表 1  东亚飞蝗样品采集信息表 
Table 1  Sample collection information table of Locusta migratoria manilensis Meyen 
Collection sites Stadium Sex Number Code 

Dongying City, Shandong Province 4th instar Female 84 SD4-F 

Male 54 SD4-M 

5th instar Female 21 SD5-F 

Male 65 SD5-M 

Cangzhou City, Hebei Province 5th instar Female 25 HC5-F 

Male 27 HC5-M 

Imago Female 28 HCA-F 

Male 30 HCA-M 

Qingyuan City, Guangdong Province 5th instar Female 33 GQ5-F 

Male 27 GQ5-M 

Imago Female 34 GQA-F 

Male 30 GQA-M 

Kunming City, Yunnan Province Imago Female 32 YKA-F 

Male 38 YKA-M 
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(3) 向混合液中加入 200 μL 酒精，充分混

匀后全部滴到新 QIAamp离心柱中，离心 1 min。 

(4) 加入 500 μL Buffer AW1，离心 1 min。

然后加入 500 μL Buffer AW2，离心 3 min，弃

含滤液的管。 

(5) 将离心柱转移到新管中，加入 200 μL 

Buffer ATE。室温孵育 1 min，20 000×g 离心

1 min。最后进行凝胶电泳检测。 

1.4  PCR 扩增和纯化 
将提取的东亚飞蝗肠道基因组 DNA 作为

PCR 的模板，采用 16S rRNA 基因 V3−V4 扩

增引物 341F (5′-CCTAYGGGRBGCASCAG-3′)

和 806R (5′-GGACTACNNGGGTATCTAAT-3′)进

行 PCR 扩增，使用 2%浓度的琼脂糖凝胶进行

电泳检测。然后根据 PCR 产物浓度进行等浓度

混样，充分混匀后使用 1×TAE 浓度为 2%的琼

脂糖胶电泳纯化 PCR 产物，割胶回收目标条带。 

1.5  文库构建和上机测序 
使用 Illumina 公司 TruSeq DNA PCR-Free 

Library Preparation Kit 建库试剂盒进行文库的

构建，构建好的文库经过 Qubit 定量和文库检

测，合格后进行上机测序。测序得到的原始数

据存在一定的干扰数据，为了使信息分析的结

果更加准确可靠，首先对原始数据进行拼接、

过滤和降噪，得到有效数据；随后对得到的有

效数据进行物种注释以及丰度分析，从而揭示

样本的物种构成；最后通过 α 多样性、β 多样

性分析、物种差异性分析和环境因子相关性分

析，挖掘样本间群落结构的差异。 

2  结果与分析 

2.1  序列拼接组装与 OTU 聚类分析 
通过 Illumina NovaSeq 测序平台对不同地理

分布的东亚飞蝗肠道微生物 16S rRNA 基因的

V3−V4 区域进行测序，发现不同地理分布、发育

时期和性别的东亚飞蝗肠道菌群测序所得的条

带数都有所差异(表 2)。其中来自河北省沧州市雌

成 虫 (HCA-F) 样 品 得 到 的 优 化 序 列 数 最 多    

(117 086 条)，广东省清远市 5 龄雌虫(GQ5-F)

样品的优化序列数量最少(103 705 条)。42 个样

品通过测序平均得到 118 086 对 reads，经拼接、

过滤后平均共产生 111 497 条 clean tags，有效

序列所占比例为 94.4 %，样品的测序准确度较

好，满足分析标准。每个样品分别获得的分类

操作单元(operational taxonomic unit, OTU)数目

如表 2 所示，对比不同地理分布的成虫可以看

出，广东省清远市成虫(GQA)样品获得的 OTU

数量最多，河北省沧州市成虫(HCA)样品获得

的 OTU 数量最少；对比不同发育时期的东亚飞

蝗可以看出，广东省清远市成虫(GQA)比 5 龄

虫(GQ5) OTU 数量多，河北省沧州市成虫(HCA)

比 5 龄虫(HC5) OTU 数量少，山东省东营市    

5 周龄虫(SD5)比 4 周龄虫(SD4) OTU 数量少；

对比不同性别的东亚飞蝗可以看出，除广东省

清远市成虫(GQA)和山东省东营市 4 龄虫(SD4)

的雌雄之间 OTU 数量差异略大以外，其余均相

差不大。各个地理分布的东亚飞蝗肠道微生物

在不同的分类阶元注释出的物种数目如表 2 所

示，其中河北省沧州市 5 龄雄虫(HC5-M)样品在

各个分类阶元所得到的注释数均略高于其他样

品，有 26 个门 57 个纲 133 个目 196 个科 293 个

属 332 个种。广东省清远市 5 龄雌虫(GQ5-F)样

品在各个分类阶元的注释数均略低于其他样品。 

2.2  东亚飞蝗肠道微生物 α 多样性分析 
α 多样性指数评估可以反映样本内菌群的

多样性。从表 3 可以看出，不同地理分布、发

育时期和性别的东亚飞蝗肠道微生物多样性各

不相同。其中 Chao 1 值最大的为广东省清远市

雄性成虫，表明样品群落中低丰度物种最多，

最小的是广东省清远市 5 龄雌虫，样品群落中
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低丰度物种最少。从 Goods_coverage 来看，所

有地理种群样品的 Goods_coverage 指数均接近

于 1，说明样品中序列检测率很高，该测序结

果基本符合样品中肠道微生物的真实情况。从

Shannon 和 Simpson 指数可以看出，广东省清

远市雄性成虫(GQA-M)的物种丰富度和均匀度

最高，而山东省东营市 4 龄雄虫(SD4-M)的物种

丰富度和均匀度最低。 

 
表 2  东亚飞蝗肠道微生物 16S rRNA 基因高通量测序基本信息 
Table 2  Basic information of high-throughput sequencing of 16S rRNA gene in the gut of Locusta 
migratoria manilensis Meyen 
Sample Raw paired  

reads 
Clean paired reads Number of  

OTUs 
Number of taxa of different taxonomic categories 

Phylum Class Order Family Genus Species 

GQ5-F 114 164 103 705 214 11 15 34 55 87 97 

GQ5-M 120 761 114 151 261 14 24 57 86 125 141 

GQA-F 116 317 112 280 485 24 45 102 152 216 247 

GQA-M 121 212 112 886 756 22 42 101 165 267 322 

HC5-F 120 675 114 357 444 20 34 82 129 204 234 

HC5-M 119 975 111 347 651 26 57 133 196 293 332 

HCA-F 121 801 117 086 331 13 18 47 74 123 141 

HCA-M 117 387 107 597 458 14 18 48 77 118 134 

SD4-F 116 829 112 222 667 22 42 102 157 244 285 

SD4-M 116 678 110 971 343 24 43 89 130 174 188 

SD5-F 117 742 109 282 281 15 25 54 82 117 128 

SD5-M 114 156 110 403 325 16 21 52 83 135 158 

YKA-F 118 565 110 096 389 19 31 72 109 155 176 

YKA-M 116 937 114 580 430 23 39 81 118 179 205 

 
表 3  东亚飞蝗不同地理种群肠道微生物 α 多样性分析 
Table 3  Alpha diversity of gut microorganisms in different geographical populations of Locusta migratoria 
manilensis Meyen 
Sample Chao 1 Goods_coverage Shannon Simpson 

GQ5-F 220 1.000 2.951 0.668 

GQ5-M 274 0.999 3.725 0.834 

GQA-F 497 0.999 4.082 0.837 

GQA-M 766 1.000 4.954 0.890 

HC5-F 453 0.999 4.152 0.803 

HC5-M 672 0.999 3.883 0.782 

HCA-F 341 0.999 3.109 0.708 

HCA-M 468 0.999 3.889 0.810 

SD4-F 683 0.999 4.544 0.848 

SD4-M 366 0.999 2.887 0.725 

SD5-F 288 1.000 3.833 0.851 

SD5-M 327 1.000 4.506 0.896 

YKA-F 403 0.999 3.885 0.856 

YKA-M 440 0.999 4.079 0.821 
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2.3  东亚飞蝗肠道微生物 β 多样性分析 
为探究不同地理分布的东亚飞蝗肠道微

生物组成的差别，我们根据所有样本在属水平

的物种注释及丰度信息，选取丰度排名前 35

的属，绘制了物种丰度聚类热图。结果如图 1

所示，山东省东营市 5 龄雌雄样品的菌群组成

比 4 龄雌雄样品菌群组成差异大；河北省沧州

市 5 龄雌雄比成虫雌雄样品的菌群组成差异

大；广东省清远市成虫雌雄样品比 5 龄雌雄样

品的菌群组成差异大；云南省昆明市成虫雌雄

样品菌群组成差异大。从整体来看，几乎没有

4 个地理品种共有且丰度较高的菌属，说明不

同地理种群的东亚飞蝗肠道微生物组成有明

显的差异。 
 

 
 

图 1  不同地理种群东亚飞蝗肠道微生物组成热图(属水平) 
Figure 1  Heat map of gut microbial composition of Locusta migratoria manilensis Meyen in different 
geographical populations (genus level). 



 

 

 

杨丽君等 | 微生物学报, 2023, 63(1) 257 

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

 

为了更直观地对不同地理分布东亚飞蝗

肠道微生物差异进行聚类分析，我们采用了

NMDS 方法。结果如图 2A，不同地理种群的

东亚飞蝗肠道微生物差异较大，针对差异最大

的两组(GQ5-F 和 HC5-F)进一步进行了 LEfSe

分析 (图 2B)。其中广东省清远市 5 龄雌虫 
 

 
 

 
 

图 2  不同地理种群东亚飞蝗的 NMDS 聚类分析(A)及 LEfSe 分析图(B) 
Figure 2  NMDS analysis (A) and LEfSe analysis (B) plots of Locusta migratoria manilensis Meyen in 
different geographical populations. GQ5-F: Female 5th instar of Qingyuan City, Guangdong Province; 
GQ5-M: Male 5th instar of Qingyuan City, Guangdong Province; GQA-F: Female imago of Qingyuan City, 
Guangdong Province; GQA-M: Male imago of Qingyuan City, Guangdong Province; HC5-F: Female 5th 
instar of Cangzhou City, Hebei Province; HC5-M: Male 5th instar of Cangzhou City, Hebei Province; HCA-F: 
Female imago of Cangzhou City, Hebei Province; HCA-M: Male imago of Cangzhou City, Hebei Province; 
SD4-F: Female 4th instar of Dongying City, Shaodong Province; SD4-M: Male 4th instar of Dongying City, 
Shaodong Province; SD5-F: Female 5th instar of Dongying City, Shaodong Province; SD5-M: Male 5th 
instar of Dongying City, Shaodong Province; YKA-F: Female imago of Kunming City, Yunnan Province; 
YKA-M: Male imago of Kunming City, Yunnan Province. 
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(GQ5-F)组中的 s_Corynebacterium_glyciniphium、

s_Lactococcus_garieae 、 f_Streptococcaceae 、

g_Lactococcus 的丰度显著高于河北省沧州市

5 龄雌虫(HC5-F)，而河北省沧州市 5 龄雌虫

(HC5-F) 中的 s_Quadrisphaera-graunlorum 和

g_Christensenellaceae_R_7_group 的丰度显著

高于广东省清远市 5 龄雌虫(GQ5-F)。 

2.4  东亚飞蝗肠道微生物的组成分析 
东亚飞蝗肠道样本在门分类阶元水平上的

微生物群落组成如图 3 所示。主要有变形菌门

(Proteobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)、蓝细菌门

(Cyanobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidota)、放线菌

门(Actinobacteriota)、酸杆菌门(Acidobacteriota)、

单 芽 胞 菌 门 (Gemmatimonadota) 、 绿 弯 菌 门

(Chloroflexi)、MBNT15 和粘球菌门(Myxococcota)

等。不同地理分布样品的肠道菌群组成具有明

显的差异，其中河北省沧州市(HC)和广东省清

远市(GQ)样品的优势菌门为厚壁菌门(47.8%，

49.8%)和变形菌门(40.3%，45.6%)，次优势菌

门为放线菌门(1.1%，0.8%)。山东省东营市(SD)

样品的优势菌门是变形菌门(72.3%)和厚壁菌

门(23.6%)，次优势菌门为放线菌门(0.7%)。云

南省昆明市 (YK)样品的优势菌门是变形菌门

(47.9%)和厚壁菌门(41.1%)，次优势菌门为拟杆

菌门(0.6%)。山东省东营市(SD)、河北省沧州市

(HC)和云南省昆明市(YK)三地样品不同性别东

亚飞蝗的肠道菌群门水平组成差异不显著。广

东省清远市(GQ)不同发育时期的蝗虫样品均为

雄性比雌性变形菌门丰度增加，厚壁菌门减少。

4 个地区不同发育时期样品的肠道菌群门水平

组成上没有显著差异。 

在纲分类阶元水平上，东亚飞蝗的肠道微

生 物 主 要 有 芽 孢 杆 菌 纲 (Bacilli) 、 梭 菌 纲

(Clostridia)、γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)、

拟杆菌纲(Bacteroidia)、蓝藻纲(Cyanobacteriia)、

α-变形菌纲 (Alphaproteobacteria)、放线菌纲

(Actinobacteria) 、 Ignavibacteria 、 厚 壁 菌 纲

(Negativicutes)和芽单胞菌纲(Gemmatimonadetes)

等。其中河北省沧州市 (HC)和广东省清远市

(GQ)样品的优势菌纲为芽孢杆菌纲 (46.1%，

48.9%)和 γ-变形菌纲(38.9%，44.6%)，次优势

菌纲为梭菌纲 (1.5%， 0.9%)和 α-变形菌纲

(1.4%，1.0%)。山东省东营市(SD)样品的优势

菌 纲 是 γ- 变 形 菌 纲 (70.2%) 和 芽 孢 杆 菌 纲

(22.6%)，次优势菌纲为 α-变形菌纲(2.0%)。云

南省昆明市(YK)样品的优势菌纲是 γ-变形菌纲

(47.4%)和芽孢杆菌纲(37.4%)，次优势菌纲为梭

菌纲(3.0%)。山东省东营市(SD)、河北省沧州市

(HC)和云南省昆明市(YK)三地样品不同性别东

亚飞蝗的肠道菌群纲水平组成差异不显著。广

东省清远市(GQ)不同发育时期的蝗虫样品均为

雄性比雌性 γ-变形菌纲丰度增加，拟杆菌纲减

少。4 个地区不同发育时期样品的肠道菌群纲

水平组成上没有显著差异。 

在目分类阶元水平上，东亚飞蝗的肠道

微生物主要有芽孢杆菌目(Bacilli)、假单胞菌

目(Pseudomonadales)、根瘤菌目(Rhizobiales)、

葡萄球菌目 ( S t a p h y l o c o c c a l e s )、梭菌目

(Clostridia)、昆虫胞浆菌目(Entomoplasmatales)、

伯克氏菌目 ( B u r k h o l d e r i a l e s )、乳杆菌目

(Lactobacillales)和肠杆菌目(Enterobacterales)

等。与门和纲分类阶元水平相同，河北省沧州

市(HC)和广东省清远市(GQ)在菌群组成上相

似，优势菌目为乳杆菌目(43.5%，46.4%)和肠

杆菌目(37.3%，39.6%)，次优势菌目为葡萄球

菌目(2.0%，2.0%)。山东省东营市(SD)样品的

优势菌目分别为肠杆菌目(68.1%)和乳杆菌目

(20.5%)，云南省昆明市(YK)的优势菌目为肠杆

菌目(45.8%)和乳杆菌目(32.9%)，山东省东营市

(SD)、河北省沧州市(HC)和云南省昆明市(YK)  
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图 3  不同地理种群的东亚飞蝗前 10 个肠道菌群组成 

Figure 3  Composition of the top ten gut microbiota of Locusta migratoria manilensis Meyen in different 
geographical populations. A: Phylum. B: Class. C: Order. D: Family. E: Genus.  
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三地样品不同性别东亚飞蝗的肠道菌群目水平

组成差异不显著。广东省清远市(GQ)不同发育

时期的蝗虫样品均为雄性比雌性肠杆菌目丰度

增加，乳杆菌目减少。4 个地区不同发育时期

样品的肠道菌群目水平组成上没有显著差异。 

在科分类阶元水平上，东亚飞蝗的肠道微

生物主要有梭菌科(Clostridiaceae)、乳杆菌科

(Lactobacillaceae)、肠杆菌科(Erwiniaceae)、

螺 原 体 科 (Spiroplasmataceae) 、 产 碱 杆 菌 科

(Alcaligenaceae)、肠球菌科(Enterococcaceae)、

明 串 珠 菌 科 (Leuconostocaceae) 、 链 球 菌 科

(Streptococcaceae)和肠杆菌科(Enterobacteriaceae)

等。4 个地区样品的菌群在科水平上的优势菌科

均为肠杆菌科，各个地理分布的样品的次优势

菌科差异较大。广东省清远市(GQ)样品的次优

势菌科为链球菌科(22.0%)、肠球菌科(12.2%)

和明串珠菌科(11.9%)，河北省沧州市(HC)样品

的次优势菌科为明串珠菌科(26.2%)，山东省东

营市(SD)样品的次优势菌科为链球菌科(0.8%)，

云南省昆明市 (YK)次优势菌科为明串珠菌科

(15.9%)和链球菌科 (14.6%)。山东省东营市

(SD)、河北省沧州市(HC)和云南省昆明市(YK)

三地样品不同性别东亚飞蝗的肠道菌群科水平

组成差异不显著。广东省清远市(GQ) 5 龄蝗虫

样品为雄性比雌性肠杆菌科丰度增加，链球菌

科减少。4 个地区不同发育时期样品的肠道菌

群科水平组成上没有显著差异。 

在属的分类阶元水平上，东亚飞蝗的肠道

微生物主要有乳酸杆菌属(Lactobacillus)、克雷

伯菌属(Klebsiella)、泛菌属(Pantoea)、反硝化

卡斯特兰尼氏菌属 (Castellaniella)、螺原体属

(Spiroplasma)、肠球菌属(Enterococcus)、肠杆

菌属 (Enterobacter)、魏斯氏菌属 (Weissella)和

乳球菌属(Lactococcus)等。不同地理种群的样品

在属水平上的差异较大。河北省沧州市(HC)样品

在属水平上的优势菌为魏斯氏菌属(26.2%)和肠

杆菌属(10.1%)，广东省清远市(GQ)样品的优势

菌属为乳球菌属(22.0%)和肠杆菌属(12.2%)，山

东省东营市(SD)的优势菌属为肠杆菌属(14.2%)

和乳球菌属(8.3%)，云南省昆明市(YK)样品的优

势菌属为魏斯氏菌属(15.9%)，次优势菌属为乳

球菌属(14.5%)。不同性别东亚飞蝗的肠道菌群

属水平组成差异显著。云南省昆明市成虫(YKA)

样品为雄性比雌性乳酸杆菌属丰度增加，其余各

组东亚飞蝗均为雄性比雌性乳酸杆菌属丰度降

低。4 个地区不同发育时期样品的肠道菌群属水

平组成上差异显著。 

2.5  地理环境因子与东亚飞蝗肠道微生物

结构的相关性分析 
地理分布的差异会导致环境因子的不同，

环境因子与蝗虫的生长发育也息息相关。因此，

为研究不同地理分布的环境因素与蝗虫肠道菌

群之间的关系，在国家气象数据中心下载到东

亚飞蝗采集地的 5 年平均气相数据并进行分析

(表 4)。其中，平均气温(mean temperature)的代

号为 T；降水量(precipitation)的代号为 P；相对 
 

表 4  不同地理分布 20172020 年平均气象条件数据统计 
Table 4  Statistics on the average meteorological conditions from 2017 to 2020 for different geographical 
locations 
Sample T/℃ P (mm) RH (%) SUN (h) WVEL (m/s) EVA (mm) Pa (hpa) GND (℃) 

GQ 22.42 2 053.36 78.6 1 607 2.92 26 223 1 004.18 24.16 

HC 13.92 528.52 60.4 2 565 2.16 32 766 1 016.16 16.02 

SD 14.56 754.32 60.4 2 701 1.90 32 766 1 016.48 15.86 

YK 16.08 1 063.78 70.8 2 482 2.24 19 674 810.98 19.00 
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湿度(relative humidity)的代号为 RH；日照时数

(sunshine duration)的代号为 SUN；风速(wind 

velocity)的代号为 WVEL；蒸发量(evaporation)

的代号为 EVA；平均气压(pressure)的代号为 Pa；

地面温度(ground temperature)的代号为 GND。

结果如图 4 所示，α 多样性中的 Goods-coverage

指数与环境因子的平均温度和降水量显著相

关，这说明平均温度和降水量可能会影响东亚

飞蝗肠道菌群的多样性。 

在门的分类阶元水平上，温度和降水量与

东亚飞蝗肠道微生物中的蓝细菌门显著相关

(图 5)。日照时数、风速和地面温度与变形菌门

与厚壁菌门等显著相关。平均气压与变形菌门、

厚壁菌门、弯曲杆菌门(Campilobacterota)和互 

 

 
 

图 4  不同地理种群东亚飞蝗肠道微生物的环境

因子分析 
Figure 4  Analysis of environmental factors of 
Locusta migratoria manilensis Meyen gut microbes 
in different geographical populations. T: Mean 
temperature; P: Precipitation; RH: Relative 
humidity; SUN: Sunshine duration; WVEL: Wind 
velocity; EVA: Evaporation; Pa: Pressure; GND: 
Ground temperature. 

养菌门(Synergistota)显著相关。相对湿度与蒸发

量与东亚飞蝗肠道菌群主要的 35 个菌群没有

相关性。 

在纲的分类阶元水平上，温度和降水量与

东亚飞蝗肠道微生物中的蓝细菌纲显著相关

(图 6)。日照时数、风速和地面温度与芽孢杆菌

纲和 γ-变形菌纲等显著相关。蒸发量与芽孢杆

菌纲显著相关。平均气压与 γ-变形菌纲和芽孢

杆菌纲显著相关。 

在目分类阶元水平上，温度和降水量与东

亚飞蝗肠道微生物中的芽孢杆菌纲、立克次氏

体目 (Rickettsiales)和微球菌目 (Micrococcales)

显著相关(图 7)。日照时数、风速和地面温度与

乳杆菌目、肠杆菌目、伯克氏菌目、芽孢杆菌

目、微球菌目、棒状菌目(Corynebacteriales)和

弧菌目(Vibrionales)等显著相关。相对湿度和蒸

发量与芽孢杆菌目、微球菌目、棒状菌目及弧

菌目显著相关。平均气压与乳杆菌目、肠杆菌

目、芽孢杆菌目、微球菌目、弧菌目和根瘤菌

目显著相关。 

在科分类阶元水平上 (图 8)，温度和降

水量与东亚飞蝗肠道微生物中的乳杆菌科、

肠杆菌科、微球菌科 (Micrococcaceae)、拜

叶 林 克 式 菌 科 (Beijerinckiaceae)、摩根菌科

(Morganellaceae)、莫拉菌科(Moraxellaceae)、

动球菌科(Planococcaceae)和 Mitochondria 显

著相关。日照时数和风速与肠球菌科、链球

菌科、乳杆菌科、Yersiniaceae、拜叶林克式

菌科、摩根菌科、动球菌科、丛毛单胞菌科

(Comamonadaceae)、棒状菌科(Corynebacteriaceae)

和伯克氏菌科(Burkholderiaceae)显著相关。相

对湿度和蒸发量与链球菌科、乳杆菌科、肠杆

菌科、拜叶林克式菌科、摩根菌科、动球菌科、

棒状菌目、微球菌科、Yersiniaceae 和伯克氏菌

科显著相关。平均气压与链球菌科、肠杆菌科、
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乳杆菌科、螺原体科、Yersiniaceae、拜叶林克

式菌科、摩根菌科、动球菌、丛毛单胞菌科和

伯克氏菌科显著相关。地面温度与链球菌科、

肠杆菌科、乳杆菌科、Yersiniaceae、拜叶林克

式菌科、摩根菌科、动球菌科、丛毛单胞菌科、

棒状菌目和伯克氏菌科显著相关。 
 

 
 

图 5  不同地理种群东亚飞蝗肠道微生物的环境因子分析(门水平) 
Figure 5  Analysis of environmental factors of Locusta migratoria manilensis Meyen gut microbes in 
different geographical populations (phylum level). T: Mean temperature; P: Precipitation; RH: Relative 
humidity; SUN: Sunshine duration; WVEL: Wind velocity; EVA: Evaporation; Pa: Pressure; GND: Ground 
temperature. 

 

 
 

图 6  不同地理种群东亚飞蝗肠道微生物的环境因子分析(纲水平) 
Figure 6  Analysis of environmental factors of Locusta migratoria manilensis Meyen gut microbes in 
different geographical populations (class level). T: Mean temperature; P: Precipitation; RH: Relative 
humidity; SUN: Sunshine duration; WVEL: Wind velocity; EVA: Evaporation; Pa: Pressure; GND: Ground 
temperature. 
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图 7  不同地理种群东亚飞蝗肠道微生物的环境因子分析(目水平) 
Figure 7  Analysis of environmental factors of Locusta migratoria manilensis Meyen gut microbes in 
different geographical populations (order level). T: Mean temperature; P: Precipitation; RH: Relative 
humidity; SUN: Sunshine duration; WVEL: Wind velocity; EVA: Evaporation; Pa: Pressure; GND: Ground 
temperature. 

 

 
 

图 8  不同地理种群东亚飞蝗肠道微生物的环境因子分析(科水平) 
Figure 8  Analysis of environmental factors of Locusta migratoria manilensis Meyen gut microbes in 
different geographical populations (family level). T: Mean temperature; P: Precipitation; RH: Relative 
humidity; SUN: Sunshine duration; WVEL: Wind velocity; EVA: Evaporation; Pa: Pressure; GND: Ground 
temperature. 
 

在属分类阶元水平上(图 9)，温度和降水量

与东亚飞蝗肠道微生物中的泛菌属、乳酸杆菌

属、沙雷氏菌属(Serratia)、Methylobacterium. 

Methylorubrum、不动杆菌(Acinetobacter)、 
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图 9  不同地理种群东亚飞蝗肠道微生物的环境因子分析(属水平) 
Figure 9  Analysis of environmental factors of Locusta migratoria manilensis Meyen gut microbes in 
different geographical populations (genus level). T: Mean temperature; P: Precipitation; RH: Relative 
humidity; SUN: Sunshine duration; WVEL: Wind velocity; EVA: Evaporation; Pa: Pressure; GND: Ground 
temperature. 

 
Allorhizobium. Neorhizobium. Pararhizobium. 
Rhizobium、赖氨酸芽胞杆菌属(Lysinibacillus)、

Mitochondria 、 小 球 菌 (Pediococcus) 及

Glutamicibacter 显著相关。日照时数、风

速、地面温度与乳球菌属、反硝化卡斯特

兰尼氏菌、Methylobacterium. Methylorubrum、

Allorhizobium. Neorhizobium. Pararhizobium. 
Rhizobium、赖氨酸芽胞杆菌属、小球菌、棒

状 杆 菌 属 (Corynebacterium) 、 青 枯 菌 属

(Ralstonia)和沙雷氏菌属显著相关。相对湿

度和蒸发量与泛菌属、乳酸杆菌属、沙雷氏

菌 属 、 Methylobacterium. Methylorubrum 、

Allorhizobium. Neorhizobium. Pararhizobium. 
Rhizobium、赖氨酸芽胞杆菌属、小球菌、

Glutamicibacter、棒状杆菌属及青枯菌属显著

相关。 

3  讨论与结论 

昆虫在长期进化过程中，与肠道微生物形

成了长期共生关系，寄主选择和繁殖等行为也

受到肠道微生物的影响[12-13]。本文研究结果显

示，不同地理、性别和发育时期的东亚飞蝗肠

道内微生物多样性与丰富度不同。其中，分布

区域的影响最为显著，其次为性别与发育时期

因素。本文虽然在样品采集方面存在一定局限，

但每个地区有一定的采集数量，且随机选取，

设置多个重复，以消除个体差异，结果也说明
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了不同地区东亚飞蝗肠道微生物的差异，以及

环境对其肠道微生物多样性的影响。研究报道

显示蝗灾的发生与降水和温度密切相关[14]，在

我国北部草原地区，气候潮湿、热量相对较

少，干旱引发的高温可以促进蝗虫的发育；

在气温相对较高的沙漠化地区，降水量的适

度增加与蝗灾的发生呈正相关 [15-16]。本研究

所选取的 8 个环境因子中对东亚飞蝗肠道微生

物影响最大的也为平均温度和降水量。 

对比不同分布区域的东亚飞蝗，结果显示

广东省清远市和河北省沧州市的肠道微生物

多样性差异最大，其原因可能与两地的地理环

境因素及食料不同有关。有研究表明，宿主昆

虫栖息地在不同的环境条件下，会影响栖居于

昆虫肠道内的共生微生物与其宿主之间的相

互作用，进而微生物的种类及分布也会受到影

响 [17-18]。广东省属于亚热带季风气候，日照时

间长、雨量充沛和物产丰富，而河北省属于温

带大陆性季风气候，降水不均、日照时数较短

和种植作物较为单一，推测栖息地和食料的不

同导致两地的东亚飞蝗肠道微生物有所差异。

对比不同性别的东亚飞蝗，结果显示雌雄蝗虫

的肠道菌群属水平组成差异显著，与刘玉升 

等[19]对东亚飞蝗肠道细菌的研究结果相似。虽

然目前已有研究表明不同性别的昆虫其体内

微生物多样性与丰度存在差异[20]，但有关东亚

飞蝗的雌雄虫肠道微生物差异性机理还少有

研究。对比不同发育阶段的东亚飞蝗可以看

出，幼虫和成虫时期肠道微生物群落差异很

大，其原因推测为蝗虫在达到成虫阶段前需要

经过多次蜕皮，形态结构甚至器官系统均发生

了巨大变化，因此在一定程度上影响了微生物

群落组成[21-22]。 

蝗灾发生的前提是个体大规模聚群，然后

迁飞扩散造成危害。蝗虫群居型特征是造成暴

发成灾的特征之一，而迁飞则是蝗灾面积扩大

的重要因素[23]。研究表明蝗虫的肠道微生物与

聚集信息素的合成与释放密切相关[2425]，明确

肠道微生物对其生命活动和生理代谢的影响具

有重要意义。根据现有的文献记载，影响东亚

飞蝗肠道微生物的体内外各种不同环境因素

中，对于食料和栖息地环境等外界影响因素的

研究较多[26-27]，较少研究是关于揭示气候变化

对蝗虫肠道微生物的作用机制。由于蝗虫生长

繁殖与其肠道微生物呈现高度相关关系，有必

要在未来研究中开展更多非生物因子变化对

蝗虫肠道微生物影响的实验研究。本文则通过

分析我国不同分布地区东亚飞蝗肠道微生物

的多样性和环境因子与蝗虫肠道微生物的相

关性，为蝗虫溯源及防蝗微生物制剂提供了理

论依据。 

消化道的微生态系统平衡由宿主、微生物

菌群及环境共同维持，它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[28]。任何一种生物均是自然生态系统

中的一部分，蝗虫肠道微生物是蝗虫与自然环

境互作的直接反映者，加强肠道微生物的研究

是建立蝗虫可持续综合防控的关键环节，未来

应在遵循自然规律的基础上，集成基础研究、

应用技术研究和生态管理 3 个层面，建立全链

条可持续防控蝗灾的新技术体系。 
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