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摘 要：【目的】明确重要野生传粉昆虫黄胸木蜂(Xylocopa appendiculata)肠道微生物的多样性特

征，为野生传粉昆虫资源的保护与利用提供理论依据。【方法】基于 16S rRNA 基因高通量测序

技术，对采自不同生境和不同性别的黄胸木蜂成虫肠道微生物多样性进行比较分析，并对其微

生物群落功能进行预测。【结果】黄胸木蜂成虫肠道菌群主要由芽孢杆菌门(Bacillota) (相对丰度

50.17%)、假单胞菌门(Pseudomonadota) (相对丰度 32.04%)、放线菌门(Actinomycetota) (相对丰度

12.84%)和拟杆菌门(Bacteroidota) (相对丰度 3.77%)组成。其中，乳杆菌属(Lactobacillus)作为核心

菌群存在于所有被检测的黄胸木蜂样本中。不同生境和不同性别黄胸木蜂成虫肠道菌群的相对

丰度存在差异，隋唐的成虫(HXST)肠道微生物群落丰富度、多样性和均匀度均最高；隋唐(ST)

和曹窑(CY)的雌性成虫肠道微生物群落丰富度、多样性和均匀度均高于雄性，水泉(SQ)的雄性

成虫肠道微生物群落丰富度、多样性和均匀度均高于雌性。吉列姆氏菌属(Gilliamella)作为曹窑

雄性成虫(HXCYM)的优势菌属，在其他样本中占比极小。PICRUSt2 功能预测分析结果表明，黄

胸木蜂成虫肠道微生物群落中代谢通路占比高达 74.00%。【结论】黄胸木蜂成虫肠道菌群表现出

与社会性蜜蜂[如西方蜜蜂(Apis mellifera)和熊蜂属(Bombus spp.)]相似的生态适应特征，其微生物

群落具有低多样性、高度保守且特化的核心菌群结构。环境异质性和宿主性别可能是驱动肠道

菌群分异的关键生态因子。黄胸木蜂肠道菌群可能在维持宿主能量稳态及种群适应性中发挥核

心作用。
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Abstract: [Objective] To clarify the diversity characteristics of gut microbiota in the important 
wild pollinator, Xylocopa appendiculata, and provide theoretical basis for the conservation and 
utilization of wild pollinator resources. [Methods] Utilizing employed 16S rRNA gene high-
throughput sequencing, we conducted comparative analyses of gut microbiota diversity in adults X. 
appendiculata from different habitats and sexes. Functional prediction of gut microbial 
communities was performed using PICRUSt2. [Results] The gut microbiota in adults X. 
appendiculata was predominantly composed of Bacillota (relative abundance of 50.17%), 
Pseudomonadota (relative abundance of 32.04%), Actinomycetota (relative abundance of 12.84%), 
and Bacteroidota (relative abundance of 3.77%). The genus Lactobacillus was identified as a core 
microbiota present in all sampled individuals. Significant differences in the relative abundance of 
gut microbiota were observed across habitats and sexes. The samples from the Sui and Tang 
Dynasties City Ruins Botanical Garden habitat (HXST) exhibited the highest richness, diversity, 
and evenness of gut microbiota. In the Sui and Tang Dynasties City Ruins Botanical Garden habitat 
(ST) and the Caoyao Village habitat (CY), female adults showed higher microbial richness, 
diversity, and evenness compared to males. In the Shuiquan Village habitat (SQ), male adults 
showed higher microbial richness, diversity, and evenness compared to females. The genus 
Gilliamella, as the dominant genus of male samples from Caoyao Village (HXCYM), accounts for 
a very small proportion in other samples. Functional prediction PICRUSt2 showed that the 
metabolic gene functions of the gut microbiota of adults X. appendiculata are the most enriched, 
with an abundance ratio of 74.00%. [Conclusion] The gut microbiota of adults X. appendiculata 
exhibits ecological adaptive features with social bees (e. g., Apis mellifera and Bombus spp.), 
characterized by low diversity, highly conservation, and specialized core microbial community 
structure. Environmental heterogeneity and host sex were identified as key drivers of gut 
microbiota divergence. These findings suggest that the gut microbiota of X. appendiculata may 
play a central role in maintaining host energy homeostasis and population adaptability.
Keywords: Xylocopa appendiculata; gut microbiota; high-throughput sequencing; Lactobacillus

膜翅目蜜蜂 (Hymenoptera: Anthophila)作为

陆地生态系统的关键传粉者，在维持全球农作

物生产和野生植物多样性方面发挥着不可替代

的生态功能[1-3]。然而全球蜜蜂种群的多样性和

数量持续减少，这一趋势已对生态系统稳定性

构成威胁[4-7]。研究表明，蜜蜂肠道微生物群落
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在宿主健康和适应性方面扮演着重要的角

色[8-11]。许多蜜蜂物种在其肠道中携带有独特且

功能重要的微生物群落[12-16]。不同蜜蜂物种的

微生物群落组成存在差异，这些差异与宿主的

进化状态、性别、发育阶段以及所处的地理环

境等有关[17-21]；其中，社会性被认为是驱动蜜

蜂肠道微生物组进化的重要因素[22-24]。近年来，

有关蜜蜂总科物种肠道微生物多样性和功能的

研究多集中于真社会性的蜜蜂和熊蜂，而有关

独栖性和初级社会性野生蜜蜂的肠道菌群的研

究报道还非常有限，这限制了对蜜蜂肠道微生

物与其宿主之间共生机制的全面认知。

木蜂属(Xylocopa)是蜜蜂科(Apidae)中的一

个重要类群，其生活方式呈现出从独栖性向社

会性演化的过渡多态性，不少种类在同一种群

内同时存在独栖性和初级社会性的生活特点，

木蜂初级社会性在种群中的比例随筑巢时间而

变化，这一特性对研究昆虫社会性进化早期阶

段具有重要意义[25-28]，同时，木蜂作为与社会

性蜜蜂近缘但生活方式多样的类群，其肠道微

生物菌群研究可以为社会性对蜜蜂肠道微生物

组演化的作用提供新见解[21]。已有文献表明，

木蜂属肠道菌群具有两大特点：(1) 木蜂物种的

肠道优势菌群多为社会性蜜蜂中常见的类群，

如 乳 杆 菌 科 (Lactobacillaceae)、 双 歧 杆 菌 科

(Bifidobacteriaceae) 和 孤 菌 科 (Orbaceae)

等[15,29-30]；(2) 不同木蜂肠道具有独特的细菌类

群，这些类群在不同地理采样地点、性别以及

不同活动行为(巢内和觅食)的个体中均稳定存

在，这与大多数之前描述的独居性蜜蜂不

同[15,21,31-32]。然而，有关木蜂肠道菌群的多样性

主要是由物种特异性特征驱动，还是由环境条

件决定尚未定论。

黄胸木蜂 (X. appendiculata)隶属于木蜂属

(Xylocopa)异木蜂亚属(Alloxylocopa)，为亚洲广

布种，也是我国分布最广泛的木蜂物种[1,33-34]，

近年来在美国的加利福尼亚州和德国有分布报

道[35]。在我国河南洛阳地区，黄胸木蜂访花时

间长 (3 月下旬至 10 月上旬)，访花植物种类多，

是当地重要的传粉昆虫[33]。Kim 等[34]从黄胸木

蜂肠道分离一株对聚氨酯塑料具有很强降解作

用的黄单胞菌菌株(Xanthomonas sp.) HY-71。然

而，随着我国城市化进程的加快，棚户区改造

和房屋结构的变化导致木蜂的栖息地(如枯木)大

幅减少，栖息环境的改变可能对木蜂的健康产

生深远影响。因此，本研究以我国广域分布的

黄胸木蜂为研究对象，比较不同采集环境和不

同性别木蜂肠道微生物的差异，以期进一步揭

示木蜂肠道微生物多样性的影响因素及其对健

康的影响机制。

1　材料与方法　材料与方法

1.1　成虫样本采集

2023 年 4 月上旬于河南省洛阳市的洛龙区

隋唐城遗址植物园(112°45′E，34°64′N，海拔

121.03 m)、洛龙区寇店镇水泉村 (112° 65′E， 

34°53′N，海拔 296.64 m)和偃师区府店镇曹窑

村(112°83′E，34°49′N，海拔 547.35 m) 3 个地

点采集正在访花的黄胸木蜂成虫(图 1)，地点名

称分别简称为隋唐(ST)、水泉(SQ)和曹窑(CY)。

3 个采集地的生境特点不同，隋唐属城市生境，

水泉属城郊生境，曹窑属森林生境。黄胸木蜂

的物种鉴定依据文献[1]完成。3 个地点采集的样

本分别简称为隋唐成虫 (HXST)、水泉成虫

(HXSQ)和曹窑成虫(HXCY)。在隋唐(ST)黄胸木

蜂的访花植物主要是紫荆和海棠；在水泉(SQ)黄

胸木蜂的访花植物主要是紫荆和油菜；在曹窑

(CY)黄胸木蜂的访花植物主要是油菜和桃花。

雄性成虫多数是在蜜源植物附近的领地飞行过

程中被采集。不同地点采集的雌雄成虫样本分

别简称为：隋唐雌性成虫(HXSTF)、隋唐雄性成

虫(HXSTM)、水泉雌性成虫(HXSQF)、水泉雄

性成虫(HXSQM)、曹窑雌性成虫(HXCYF)、曹

窑雄性成虫(HXCYM)；3 个地点采集的雌性成

虫总样本、雄性成虫总样本分别用雌性成虫
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(HXF)、雄性成虫(HXM)表示。采集的黄胸木蜂

成虫放入干净干燥的养虫管，带回实验室放入

−20 ℃冰箱冷冻 5−7 min，再放入 4 ℃冰箱冷藏

备用。每个地点采集黄胸木蜂雌性成虫 9 头、

雄性成虫 9 头，总样本(HX)的黄胸木蜂数量为

54 头。本研究严格遵守国家标准实验动物福利

伦理要求，实验方案及实验过程在河南科技大

学实验动物伦理(审查)委员会的监管下进行，伦

理审核批准文号：HAUST-025-B0310020。

1.2　成虫肠道内容物取样方法

参考不同种类昆虫的肠道内容物取样方

法[36-37]，在超净工作台上，用 70% 的乙醇梯度

灭菌 3 次，每次表面消毒时间为 60 s。将无菌镊

子夹持虫体胸部，在 70% 的乙醇中振荡洗涤

60 s，取出再放入干净的 70% 的乙醇继续振荡

洗涤 60 s，重复洗涤 3 次，最后用无菌水冲洗。

然后剪去头部，在无菌培养皿中解剖取出完整

的肠道，每 3 头同采集地同性别的成虫用无菌

眼科镊子从腹部末端拉出肠道，每 3 头同采集

地同性别的成虫肠道内容物集中至 1.5 mL 无菌

离心管内，匀浆处理后−80 ℃低温保存备用。每

个采集地点雌雄成虫均为 3 个重复。

1.3　测序实验流程

严格根据凯杰磁珠法试剂盒(Qiagen 公司)说

明书完成 DNA 抽提，以提取的 DNA 为模板，

按指定测序区域，合成带有 Barcode 的上游引物

338F (5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′) 和

下游引物 806R (5′-GGACTACHVGGGTWTCTA 

AT-3′)，对 16S rRNA 基因进行 PCR 扩增。PCR

反应体系(20 μL)：2×Pro Taq 10 μL，上、下游引

物 (5 μmol/L)各 0.8 μL，模板 DNA (10 ng/μL)     

2 μL，补 ddH2O 至 20 μL。 PCR 反应条件：

95 ℃预变性 3 min；95 ℃变性 30 s，53 ℃退火

30 s，72 ℃延伸 45 s，共 29 个循环；72 ℃终延

伸 10 min，在 10 ℃进行保存。本研究共 18 份

样本，每份样本 3 个重复，使用 AxyPrep DNA

凝胶回收试剂盒(AXYGEN 公司)切胶回收 PCR

产物，所有样本 PCR 扩增产物目的条带大小正

确，浓度合适，可进行后续实验。参照电泳初

步定量结果，将 PCR 产物用 QuantiFluor™-ST 蓝

色荧光定量系统(Promega 公司)进行检测定量，

按照每份样本的测序量要求进行相应比例的混

合后进行文库构建，由上海美吉生物医药科技

有限公司协助利用 Illumina NextSeq 2000 平台完

成上机测序。本文报道的原始测序数据已上传

至中国科学院北京基因组研究所(国家生物信息

中心)，收录号为 GSA：CRA025135，可在https://

ngdc.cncb. ac.cn/gsa 上公开获取。

1.4　测序数据分析

运用FLASH软件(https://ccb.jhu.edu/software/ 

FLASH/index. shtml, version 1.2.11)和 fastp 软件

(https://github.com/OpenGene/fastp, version 0.19.6)

将测序得到的双端原始测序序列进行拼接质控，

图1　黄胸木蜂雌性成虫(A)和雄性成虫(B)采食紫荆花

Figure 1　Female (A) and male (B) adults Xylocopa appendiculata foraging on Cercis chinensis flowers.
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优化数据并区分样本后运用 UPARSE 软件(http:// 

www. drive5. com/uparse/, version 7.0.1090) 根 据

97% 的相似度进行分类操作单元 (operational 

taxonomic unit, OTU)聚类[38]，比对 SILVA 16S 

rRNA 基因数据库(http://www.arb-silva.de,version 

138)进行 OTU 物种分类学注释，使用 QIIME 平

台 (http://qiime.org/scripts/assign_taxonomy. html, 

version 1.9.1)统计不同物种分类学水平下样本的

微生物群落组成丰度表。使用 Mothur 软件

(https://mothur.org/wiki/calculators/,version 1.30.2)

计算微生物 α 多样性指数，分析指数值组间差

异 。 使 用 QIIME 平 台 (http://qiime.org/scripts/

assign_taxonomy.html, version 1.9.1)计算 β 多样

性距离矩阵，利用 R 语言(version 3.3.1)完成非

度量多维尺度分析 (non-metric multidimensional 

scaling, NMDS) 和 主 坐 标 分 析 (principal 

coordinate analysis, PCoA)。PICRUSt2[39]可 通 过

16S rRNA 基因序列进行对应微生物群落功能的

预测分析，运用 PICRUSt2 (https://github. com/

picrust/picrust2/, version 2.2.0)对 OTU 丰度表进行

标准化，通过每个 OTU 对应的 greengene ID，根

据 KEGG 数据库(http://www.genome.jp/kegg/)获

得 OTU 对应的生物途径信息，根据 OTU 丰度

完成各功能类别丰度的计算。基于测序结果数

据利用 OriginPro 2024 软件完成统计学分析

制图。

2　结果与分析　结果与分析

2.1　黄胸木蜂成虫肠道微生物物种注释

与评估

对黄胸木蜂成虫肠道的 18 份样本进行原始

测序后，共获得 1 031 580 条高质量序列。根据

97% 的序列相似度对所有序列进行同源比对得

到 OTU，并对物种注释结果进行统计，得到

11 门 16 纲 36 目 47 科 64 属 92 种(表 1)。稀释

曲线表明，随着序列数的增加，物种数目趋于

稳定，测序数据量合理(图 2A)。不同生境的黄

胸木蜂成虫肠道 OTU 数量不同，3 个采集地点

共有 OTU 数量为 74 个，共有比例为 39.36% 

(图 2B、表 1)。黄胸木蜂雌性成虫(HXF) OTU

数量为 141 个，雄性成虫(HXM) OTU 数量为

155 个，雌雄成虫共有 OTU 数量为 108 个，重

表1　黄胸木蜂成虫肠道微生物的16S rRNA基因高通量测序基本信息

Table 1　Basic information of 16S rRNA gene high-throughput sequencing of gut microbiota in adults Xylocopa 

appendiculata

Group

Total

Different habitats

Different sexes

Sample

HX

HXST

HXSQ

HXCY

HXF

HXM

Number of taxa of different taxonomic categories

Phylum

11

6

10

9

10

9

Class

16

9

13

12

13

13

Order

36

23

24

22

25

30

Family

47

27

31

30

33

39

Genus

64

39

38

39

43

53

Species

92

58

54

54

62

80

OTU

188

141

113

115

141

155

HX：采集的成虫总样本；HXST：从隋唐城遗址植物园采集的成虫样本；HXSQ：从水泉村采集的成虫样本；HXCY：从

曹窑村采集的成虫样本；HXF：从隋唐城遗址植物园、水泉村和曹窑村采集的雌性成虫总样本；HXM：从隋唐城遗址植物

园、水泉村和曹窑村采集的雄性成虫总样本。下同。

HX: The total samples; HXST: The total samples from Sui and Tang Dynasties City Ruins Botanical Garden; HXSQ: The total 

samples from Shuiquan Village; HXCY: The total samples from Caoyao Village; HXF: The female total samples from Sui and Tang 

Dynasties City Ruins Botanical Garden, Shuiquan Village and Caoyao Village; HXM: The male total samples from Sui and Tang 

Dynasties City Ruins Botanical Garden, Shuiquan Village, and Caoyao Village. The same as below.
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叠比例为 57.45%；雌性成虫(HXF)独有 OTU 数

量为 33 个，占比 17.55%，雄性成虫(HXM)独有

OTU 数量为 47 个，占比 25.00% (图 2C、表 1)。

2.2　黄胸木蜂成虫肠道微生物群落组成

黄胸木蜂成虫肠道微生物群落组成及相对

丰度如图 3 所示。在门水平上(图 3A)，排名前 5

的物种为芽孢杆菌门(Bacillota) (50.17%)、假单

胞菌门 (Pseudomonadota) (32.04%)、放线菌门

(Actinomycetota) (12.84%)、拟杆菌门(Bacteroidota) 

(3.77%)和蓝细菌门(Cyanobacteriota) (1.11%)。不

同生境及不同性别成虫的优势菌门存在差异，

隋唐成虫(HXST)和水泉成虫(HXSQ)的优势菌门

均为芽孢杆菌门 (Bacillota)，相对丰度分别为

52.85% 和 64.98%；曹窑成虫(HXCY)的优势菌

门为假单胞菌门(Pseudomonadota) (53.27%)，其

次为芽孢杆菌门(Bacillota) (32.69%)。隋唐雌雄

成虫、水泉雌雄成虫的优势菌门相同，均为

芽孢杆菌门 (Bacillota)；曹窑雌雄成虫的优势

菌门不同，曹窑雌性成虫(HXCYF)的优势菌门

为芽孢杆菌门 (Bacillota) (54.92%)，曹窑雄性

成 虫 (HXCYM) 的 优 势 菌 门 为 假 单 胞 菌 门

(Pseudomonadota) (83.28%)。黄胸木蜂雌性成虫

(HXF) 的 优 势 菌 门 为 芽 孢 杆 菌 门 (Bacillota) 

(65.79%)；雄性成虫(HXM)的优势菌门为假单胞

图2　黄胸木蜂成虫肠道微生物的稀释曲线和OTU韦恩图。A：黄胸木蜂成虫肠道微生物的稀释曲线；B：

不同生境黄胸木蜂成虫肠道微生物的OTU韦恩图；C：不同性别黄胸木蜂成虫肠道微生物的OTU韦恩图。

HXSTF：隋唐雌性成虫；HXSTM：隋唐雄性成虫；HXSQF：水泉雌性成虫；HXSQM：水泉雄性成虫；

HXCYF：曹窑雌性成虫；HXCYM：曹窑雄性成虫。下同。

Figure 2　Rarefaction curve and Venn analysis of OTU of gut microbiota in adults Xylocopa appendiculata. A: 

Rarefaction curve of gut microbiota in adults X. appendiculata; B: Venn analysis of OTU of gut microbiota in 

adults X. appendiculata from different habitats; C: Venn analysis of OTU of gut microbiota in adults X. 

appendiculata in different sexes. HXSTF: Female samples from Sui and Tang Dynasties City Ruins Botanical 

Garden; HXSTM: Male samples from Sui and Tang Dynasties City Ruins Botanical Garden; HXSQF: Female 

samples from Shuiquan Village; HXSQM: Male samples from Shuiquan Village; HXCYF: Female samples from 

Caoyao Village; HXCYM: Male samples from Caoyao Village. The same as below.
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图3　黄胸木蜂成虫肠道微生物的门(A)、科(B)、属(C)组成

Figure 3　 Composition of the phylum (A), family (B), and genus (C) of gut microbiota in adults Xylocopa 

appendiculata.
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菌门(Pseudomonadota) (49.95%)，其次为芽孢杆

菌门(Bacillota) (34.55%)。

在科水平上(图 3B)，排名前 5 的物种为乳

杆 菌 科 (Lactobacillaceae) (49.20%)、 孤 菌 科

(Orbaceae) (16.34%)、 双 歧 杆 菌 科

(Bifidobacteriaceae) (12.84%)、 假 单 胞 菌 科

(Pseudomonadaceae) (9.09%) 和 威 克 斯 氏 菌 科

(Weeksellaceae) (3.77%)。3 个生境成虫的优势菌

科均为乳杆菌科(Lactobacillaceae)，相对丰度分

别 为 52.79% (HXST)、 64.98% (HXSQ) 和

29.83% (HXCY)；曹窑成虫(HXCY)的次优势菌

科为孤菌科 (Orbaceae) (25.97%)和假单胞菌科

(Pseudomonadaceae) (22.50%)。隋唐雌雄成虫、

水泉雌雄成虫的优势菌科相同，均为乳杆菌科

(Lactobacillaceae)；曹窑雌雄成虫的优势菌科不

同，曹窑雌性成虫(HXCYF)的优势菌科为乳杆

菌科(Lactobacillaceae) (54.84%)，曹窑雄性成虫

(HXCYM) 的 优 势 菌 科 是 孤 菌 科 (Orbaceae) 

(44.08%)。黄胸木蜂雌雄成虫的优势菌科均是乳

杆 菌 科 (Lactobacillaceae)， 相 对 丰 度 分 别 为

65.77% (HXF)和 32.63% (HXM)。

在属水平上(图 3C、表 2)，排名前 5 的物种

的平均相对丰度和样本检出率分别为乳杆菌属

(Lactobacillus) (38.24% 和 100.00%)、

unclassified_f__Lactobacillaceae (10.96% 和

66.67%)、假单胞菌属 (Pseudomonas) (9.09% 和

94.44%)、Candidatus_Schmidhempelia (8.87% 和

94.44%)和吉列姆氏菌属(Gilliamella) (7.42% 和

94.44%)。3 个生境成虫拥有共同的优势菌属乳

杆菌属(Lactobacillus)；曹窑成虫(HXCY)的次优

势菌属假单胞菌属(Pseudomonas)和吉列姆氏菌

属 (Gilliamella)在隋唐成虫 (HXST)和水泉成虫

(HXSQ)的群落组成中占比极小。隋唐雌雄成虫

的优势菌属相同，均为乳杆菌属(Lactobacillus)；

水泉雌雄成虫、曹窑雌雄成虫的优势菌属不同。

水 泉 雌 性 成 虫 (HXSQF) 的 优 势 菌 属 为

Unclassified_f__Lactobacillaceae (44.28%)，其次

为乳杆菌属(Lactobacillus) (36.55%)，水泉雄性

成 虫 (HXSQM) 的 优 势 菌 属 为 乳 杆 菌 属

(Lactobacillus) (48.10%)， 其 次 为 Candidatus_

Schmidhempelia (24.20%)。 曹 窑 雌 性 成 虫

(HXCYF)的优势菌属为乳杆菌属(Lactobacillus) 

(42.34%)，曹窑雄性成虫(HXCYM)的优势菌属

为吉列姆氏菌属(Gilliamella) (44.03%)，其次为

假单胞菌属(Pseudomonas) (29.81%)。黄胸木蜂

雌 雄 成 虫 的 优 势 菌 属 均 为 乳 杆 菌 属

(Lactobacillus)，相对丰度分别为 44.19% (HXF)

和 32.29% (HXM)。吉列姆氏菌属(Gilliamella)在

雌雄成虫肠道中的相对丰度差异较大，分别为

0.12% (HXF)和 14.73% (HXM)，主要存在于曹

窑雄性成虫(HXCYM)。

2.3　黄胸木蜂成虫肠道微生物群落多

样性

2.3.1　黄胸木蜂成虫肠道微生物 α 多样性

分析

不同生境黄胸木蜂成虫肠道微生物群落的 α

多 样 性 指 数 (Chao、 Shannon、 Pielou_e 和

Coverage)分析结果见图 4。在不同生境的雌性成

虫样本中，隋唐雌性成虫(HXSTF)的 Chao 指数、

Shannon 指数和 Pielou_e 指数值均最高，表明隋

唐雌性成虫(HXSTF)群落丰富度、多样性和均匀

度均最高，而水泉雌性成虫(HXSQF)均最低；在

不同生境的雄性成虫样本中，隋唐雄性成虫

(HXSTM)群落丰富度、多样性和均匀度均最高，

曹窑雄性成虫(HXCYM)均最低(图 4A−4C)。在

不同生境的成虫总样本中，隋唐成虫(HXST)群

落丰富度、多样性和均匀度均最高，曹窑成虫

(HXCY)群落丰富度最低，水泉成虫(HXSQ)群落

多样性、均匀度最低(图 4E−4G)，所有样本的

Coverage 指数均达到 99.90% 以上，表明检测结

果均可靠(图 4D、4H)。

不同性别黄胸木蜂成虫肠道微生物群落的 α

多 样 性 指 数 (Chao、 Shannon、 Pielou_e 和

Coverage)分析结果见图 5。在相同生境中，雌雄

成虫样本间的群落丰富度、多样性和均匀度在
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隋唐(ST)和曹窑(CY)表现为雌性成虫更优，而在

水泉(SQ)则表现为雄性成虫更优(图 5A−5C)。在

黄胸木蜂雌雄成虫总样本中，雌性成虫(HXF)的

群落丰富度和多样性均高于雄性成虫(HXM) (图

5E、5F)，而雌雄成虫群落均匀度相差不大，分

别为雌性成虫 (HXF) (0.43±0.08) 和雄性成虫

(HXM) (0.44±0.06) ( 图 5G)， 所 有 样 本 的

Coverage 指数均达到 99.90% 以上，表明检测结

果可靠(图 5D、5H)。

2.3.2　黄胸木蜂成虫肠道微生物 β 多样性

分析

对不同生境和不同性别的黄胸木蜂成虫肠

表2　不同采集地黄胸木蜂雌雄成虫肠道微生物属TOP5的相对丰度和样本检出率

Table 2　The relative abundance and sample detection rate of the TOP5 of the genus level of gut microbiota in 

female and male adults Xylocopa appendiculata from different habitats (%)

Sample

HXSTF1

HXSTF2

HXSTF3

HXSTM1

HXSTM2

HXSTM3

HXSQF1

HXSQF2

HXSQF3

HXSQM1

HXSQM2

HXSQM3

HXCYF1

HXCYF2

HXCYF3

HXCYM1

HXCYM2

HXCYM3

Detection rate

Lactobacillus

56.03

39.77

65.21

23.52

67.60

40.75

21.03

16.75

71.88

47.22

65.92

31.15

33.43

29.79

63.80

0.10

3.30

11.09

100.00

Unclassified_f__
Lactobacillaceae

0.01

23.86

<0.01

−
−
−
66.79

66.03

0.02

0.14

0.02

2.92

36.98

0.39

0.14

−
−
−
66.67

Pseudomonas

1.50

0.28

4.04

13.97

0.19

5.12

0.01

−
0.36

2.14

0.84

0.19

0.02

43.79

1.74

69.33

3.17

16.92

94.44

Candidatus_
Schmidhempelia

15.28

10.64

12.48

2.36

0.70

11.21

0.78

6.06

4.71

11.99

14.11

46.50

4.45

4.75

13.52

−
0.03

0.11

94.44

Gilliamella

0.04

0.11

0.01

0.02

−
0.13

0.03

0.09

0.02

0.07

0.01

0.26

0.08

0.54

0.14

9.07

58.31

64.71

94.44

HXSTF1、HXSTF2、HXSTF3为从隋唐城遗址植物园采集的雌性成虫样本的3个重复；HXSTM1、HXSTM2、HXSTM3为从

隋唐城遗址植物园采集的雄性成虫样本的3个重复；HXSQF1、HXSQF2、HXSQF3为从水泉村采集的雌性成虫样本的3个重

复；HXSQM1、HXSQM2、HXSQM3为从水泉村采集的雄性成虫样本的3个重复；HXCYF1、HXCYF2、HXCYF3为从曹窑

村采集的雌性成虫样本的3个重复；HXCYM1、HXCYM2、HXCYM3为从曹窑村采集的雄性成虫样本的3个重复。

HXSTF1, HXSTF2, and HXSTF3 represented three parallel female samples from Sui and Tang Dynasties City Ruins Botanical 

Garden; HXSTM1, HXSTM2, and HXSTM3 represented three parallel male samples from Sui and Tang Dynasties City Ruins 

Botanical Garden; HXSQF1, HXSQF2, and HXSQF3 represented three parallel female samples from Shuiquan Village; HXSQM1, 

HXSQM2, and HXSQM3 represented three parallel male samples from Shuiquan Village; HXCYF1, HXCYF2, and HXCYF3 

represented three parallel female samples from Caoyao Village; HXCYM1, HXCYM2, and HXCYM3 represented three parallel 

male samples from Caoyao Village.
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图4　不同生境黄胸木蜂成虫肠道微生物的α多样性分析。A：同一性别不同生境样本的Chao指数；B：同

一性别不同生境样本的Shannon指数；C：同一性别不同生境样本的Pielou_e指数；D：同一性别不同生境

样本的Coverage指数；E：不同生境总样本的Chao指数；F：不同生境总样本的Shannon指数；G：不同生

境总样本的Pielou_e指数；H：不同生境总样本的Coverage指数。NS：P＞0.05；*：P≤0.05；**：P≤0.01；

***：P≤0.001。下同。

Figure 4　Alpha diversity of gut microbiota in adults Xylocopa appendiculata from different habitats. A: Chao 

index of samples of the same sexes in different habitats; B: Shannon index of samples of the same sexes in 

different habitats; C: Pielou_e index of samples of the same sexes in different habitats; D: Coverage index of 

samples of the same sexes in different habitats; E: Chao index of the total samples from different habitats; F: 

Shannon index of the total samples from different habitats; G: Pielou_e index of the total samples from different 

habitats; H: Coverage index of the total samples from different habitats. NS: P>0.05; *: P≤0.05; **: P≤0.01; ***: 

P≤0.001. The same as below.
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图5　不同性别黄胸木蜂成虫肠道微生物的α多样性分析。A：同一生境不同性别样本的Chao指数；B：同

一生境不同性别样本的Shannon指数；C：同一生境不同性别样本的Pielou_e指数；D：同一生境不同性别

样本的Coverage指数；E：不同性别总样本的Chao指数；F：不同性别总样本的Shannon指数；G：不同性

别总样本的Pielou_e指数；H：不同性别总样本的Coverage指数。

Figure 5　Alpha diversity of gut microbiota in adults Xylocopa appendiculata in different sexes. A: Chao index 

of samples of different sexes in the same habitat; B: Shannon index of samples of different sexes in the same 

habitat; C: Pielou_e index of samples of different sexes in the same habitat; D: Coverage index of samples of 

different sexes in the same habitat; E: Chao index of the total samples in different sexes; F: Shannon index of the 

total samples in different sexes; G: Pielou_e index of the total samples in different sexes; H: Coverage index of 

the total samples in different sexes.
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道微生物群落样本间的差异程度分析结果见图

6。NMDS 分析显示，Stress 值小于 0.2，可以准

确反映样本间的差异程度。不同生境(P=0.029) 

(图 6A)和不同性别(P=0.030) (图 6B)的群落结构

变化均具有显著性，表明采集环境和性别均能

够影响黄胸木蜂成虫肠道微生物群落组成。曹

窑成虫(HXCY)与隋唐成虫(HXST)和水泉成虫

(HXSQ)的群落结构差异较明显，除曹窑雄性成

虫(HXCYM)和个别水泉雌性成虫(HXSQF)样本

外，其余样本距离均较近，表明黄胸木蜂成虫

肠道菌群群落结构相对稳定。PCoA 分析显示，

隋唐成虫(HXST)群落组内样本间差异最小，曹

窑成虫(HXCY)组内样本间差异最大(图 6C)；雄

性成虫(HXM)群落组内样本间差异大于雌性成

虫(HXF) (图 6D)，与 NMDS 结果一致。

2.4　 黄 胸 木 蜂 成 虫 肠 道 微 生 物

PICRUSt2 功能预测

通过基因功能注释初步了解黄胸木蜂成虫

肠道微生物群落的功能信息。基于 KEGG 数据

库注释结果(图 7)，在一级通路中，黄胸木蜂成

虫肠道微生物功能基因共归为 6 大类。其中，

代谢基因最为富集，丰度占比为 74.00%；遗传

信息处理和环境信息处理基因丰度次之，占比

图6　黄胸木蜂成虫肠道微生物的β多样性分析。A：不同生境黄胸木蜂成虫肠道微生物的NMDS分析；B：

不同性别黄胸木蜂成虫肠道微生物的NMDS分析；C：不同生境黄胸木蜂成虫肠道微生物的PCoA分析；

D：不同性别黄胸木蜂成虫肠道微生物的PCoA分析。

Figure 6　 Beta diversity of gut microbiota in adults Xylocopa appendiculata. A: NMDS analysis of gut 

microbiota in adults X. appendiculata from different habitats; B: NMDS analysis of gut microbiota in adults X. 

appendiculata in different sexes; C: PCoA analysis of gut microbiota in adults X. appendiculata from different 

habitats; D: PCoA analysis of gut microbiota in adults X. appendiculata in different sexes.
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分别为 9.43% 和 7.20%，细胞过程和人类疾病基

因丰度较低，占比分别为 3.89% 和 3.85%，生物

系统基因丰度最低，占比为 1.62%。在二级通路

中，黄胸木蜂成虫肠道功能基因共归为 45 类，

丰度占比前 10 位分别为全局和概述图谱

(38.10%)、碳水化合物代谢(9.33%)、氨基酸代

谢(6.92%)、膜转运(4.57%)、能量代谢(3.99%)、

翻译(3.96%)、复制和修复(3.73%)、辅助因子和

维生素代谢(3.56%)、核苷酸代谢(3.35%)、信号

转导(2.63%)。其中，6 类与代谢通路相关，2 类

与遗传信息处理通路相关，2 类与环境信息处理

通路相关。

三个生境的黄胸木蜂雌雄成虫样本的通路

组成及相对丰度见图 8，观察到不同生境、不同

性别的黄胸木蜂成虫肠道微生物群落通路功能

整体组成类别相似，但丰度占比存在一定差异。

前 10 位二级通路的丰度总占比在隋唐雌性成虫

(HXSTF)、隋唐雄性成虫(HXSTM)、水泉雌性

成虫(HXSQF)、水泉雄性成虫(HXSQM)、曹窑

雌性成虫(HXCYF)、曹窑雄性成虫(HXCYM)中

分 别 为 81.59%、 80.12%、 81.05%、 81.27%、

80.07%、77.67%。

图7　黄胸木蜂成虫肠道微生物基于KEGG的基因功能分类注释

Figure 7　The gene functional classification annotation based on KEGG of gut microbiota in adults Xylocopa 

appendiculata.
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3　讨论与结论　讨论与结论

社会性蜜蜂(包括蜜蜂和熊蜂)肠道具有独

特、稳定的核心菌群，这些菌群在同一物种的

个体间相对一致[23,40-42]。相比之下，独居蜂因宿

主间直接传播机会较少，其微生物组通常不稳

定且以花粉和食物储备中的细菌为主[15,43-44]。木

蜂属(Xylocopa)是寿命较长的非真社会性蜂类，

但多数木蜂具有独栖性和初级社会性的行为特

点，筑巢的雌蜂常共享巢穴[21,26-27,45]。研究表

明，木蜂肠道具有以蜜蜂和熊蜂相关细菌谱系

为主的独特稳定的菌群，这一特点与木蜂的初

级社会性有关[15,21,30]。本研究中黄胸木蜂成虫肠

道菌群的优势门类为芽孢杆菌门(Bacillota)、假

单 胞 菌 门 (Pseudomonadota)、 放 线 菌 门

(Actinomycetota)和拟杆菌门(Bacteroidota)，主要

图8　不同生境黄胸木蜂雌雄成虫样本的一级水平(A)和二级水平(B)通路功能占比

Figure 8　Percentage of pathway function at level 1 (A) and level 2 (B) of the female and male adults Xylocopa 

appendiculata from different habitats.
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菌 属 乳 杆 菌 属 (Lactobacillus)、 假 单 胞 菌 属

(Pseudomonas)、 Candidatus_Schmidhempelia 和

吉列姆氏菌属(Gilliamella)在 90% 以上的样本个

体中均被检测到，且均为社会性蜜蜂肠道微生

物的核心菌群，该研究结果进一步证实木蜂肠

道菌群与社会性蜜蜂具有一致性的特点[29,40,46]，

黄胸木蜂生活方式对其肠道菌群的影响有待进

一步研究。

昆虫肠道微生物的多样性与丰富度受多种

因素的影响，包括地理分布、性别、发育阶段、

宿主的进化状态、年龄、健康状况、栖息地以

及饮食等[17-20,47-49]。这些因素不仅决定了肠道菌

群的组成和相对丰度，还影响了宿主与共生微

生物之间的相互作用[48,50-51]。社会性的西方蜜蜂

(Apis mellifera)的肠道菌群多样性和优势菌群受

季节环境因素影响，春季其肠道菌群的多样性

明显高于夏季和冬季，乳杆菌属(Lactobacillus 

spp.) 在春季占优势，而栖蜜蜂吉列姆氏菌

(Gilliamella apicola)和 Snodgrasella alvi 则在夏

季和冬季占优势[52]。独栖性的凹唇壁蜂(Osmia 

excavata)雌性成虫从滞育期至破茧期，肠道核心

细菌种类一致，但其多样性发生了显著变化[49]。

本研究比较了访花活动的黄胸木蜂在不同生境

和不同性别的肠道菌群的多样性。结果显示，

在 3 个生境的雌性成虫样本中，优势菌群基本

一致，仅在相对丰度上存在差异；而雄性成虫

样本中的优势菌群则表现出明显的差异，其中

位于洛阳万安山森林生境的雄性成虫样本中，

吉列姆氏菌属(Gilliamella)的相对丰度显著高于

其他地区。这一现象可能与该地越冬雄性成虫

出巢活动晚于其他地区有关，也可能与其所处

的地理环境有关。类似地，Holley 等[15]研究同

域分布的 4 种木蜂，其中 3 种木蜂 (Xylocopa 

micans、 Xylocopa mexicanorum、 Xylocopa 

tabaniformis parkinsoniae)的肠道菌群中不仅存在

一致的核心菌群，并且均有线虫相关的致病杆

菌属 (Xenorhabdus)，而 Xylocopa virginica 的肠

道核心菌群与同域分布的其他 3 种木蜂不同，

也未发现与线虫相关的细菌。Handy 等[21]研究

同域分布的 2 种木蜂，其中木蜂 Xylocopa 

sonorina 雌蜂肠道菌群的物种丰富度和多样性均

显著高于雄蜂，而木蜂 Xylocopa tabaniformis 未

发现性别间的显著差异。这些结果表明，尽管

同一属的木蜂在相同或相似的环境中可能共享

某些核心菌群，但其肠道菌群的组成仍可能因

物种、性别或环境条件的差异而有所不同。黄

胸木蜂在我国分布广泛，该研究结果有利于未

来深入研究木蜂肠道功能菌群的代际传递和不

同地理环境对其肠道菌群的适应性演化。

蜜蜂肠道优势菌群为宿主提供了至关重要

的益处[23,53-54]。乳杆菌科(Lactobacillaceae)是独

居性和社会性蜜蜂肠道中普遍存在的重要菌群，

能够合成多种维生素(如核黄素和硫胺素)和氨基

酸[55]，并参与短链脂肪酸的生物合成，这些代

谢产物对宿主的营养代谢和健康维护发挥着关

键作用[56-57]。此外，乳杆菌科中的某些菌株

(Lactobacillus spp.)对美洲幼虫腐臭病病原菌——

幼虫类芽孢杆菌(Paenibacillus larvae)具有很好的

抑制作用，能够保护蜜蜂免受病原体感染[58]。

研究表明，乳杆菌是木蜂肠道中的稳定益生菌，

对宿主的营养代谢和健康具有显著贡献[15,32,59]。

乳 杆 菌 科 (Lactobacillaceae)， 如 乳 杆 菌 属

(Lactobacillus) 和 蜂 鸣 乳 杆 菌 属

(Bombilactobacillus)，含有许多编码细胞膜蛋白

和磷酸转移酶系统的基因，可帮助宿主吸收和

降解植物花粉[60]。Gu 等[30]通过 PICRUSt2 预测

的 功 能 途 径 显 示 ， Xylocopa caerulea 和

Xylocopa auripennis 的后肠中富集的功能主要集

中在碳水化合物和脂质代谢过程，这可能与后

肠中分布的乳杆菌科(Lactobacillaceae)和双歧杆

菌科(Bifidobacteriaceae)占主导地位有关。本研

究中黄胸木蜂成虫肠道菌群主要以乳杆菌为主，

并且在检测样本中稳定存在。通过 PICRUSt2 预

测的功能途径显示，黄胸木蜂肠道中富集的功

能主要集中在全局和概述图谱、碳水化合物代

谢 和 氨 基 酸 代 谢 ， 这 可 能 与 乳 杆 菌 科
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(Lactobacillaceae) 为 优 势 菌 群 有 关 。 尽 管

PICRUSt 软件广泛用于功能基因研究，对肠道

菌群功能基因预测的准确度为 85%−90%[30,61]，

但基于 V3−V4 区域片段可能会导致检测到的类

群减少、系统发育分辨率降低，并丢失能够区

分宿主物种和地理位置的细菌类群的遗传信

息[21]。因此，使用 PICRUSt2 进行 V3−V4 区域

片段预测结果仍存在一些局限性，未来可以利

用 全 长 16S rRNA 基 因 扩 增 子 测 序 技 术 和

PICRUSt2 进行更深入的研究。
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