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摘 要：对湖南常德地区草地贪夜蛾(Spodoptera frugiperda)幼虫的肠道细菌进行分离培养，结合 16S rDNA测

序，共分离得到 11个细菌分离株，分别归为肠杆菌属(Enterobacter)、泛菌属(Pantoea)、莱略特氏菌属(Lelliottia)、

芽孢杆菌属(Bacillus)、克雷伯氏菌属(Klebsiella)5个属，与分离自玉米粘虫(Mythimna separata)幼虫肠道细菌归

属的肠杆菌属、芽孢杆菌属及克雷伯氏菌属在种类上相似；发现草地贪夜蛾幼虫在玉米、豇豆、辣椒和甘蓝等

植物上均可存活，存活率分别为 70%、50%、17%和 10%，这些植物可能是湖南地区的潜在寄主。 
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Abstract: The intestinal bacteria of larvae in Spodoptera frugiperda(S. frugiperda), that migrated in Changde area 

Hunan province, were isolated by traditional culture method and identified by 16S rDNA. In total, 11 strains of bacteria 

were obtained, belonging to genus of Enterobacter, Pantoea, Lelliottia, Bacillus and Klebsiella. Enterobacter, Bacillus 

and Klebsiella identified from S. frugiperda are similar to the same genus isolated from the gut of larvae in Mythimna 

separata. S. frugiperda could survive in Zea mays, Vigna unguiculate, Capsicum annuum and Brassica oleracea, and 

the larval survival rates of S. frugiperda are 70%, 50%, 17%, 10%, respectively. These plants could be the potential 

hosts of S. frugiperda in Hunan province. 
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草地贪夜蛾(Spodoptera frugiperda(Smith))属鳞

翅目(Lepidoptera)、夜蛾科(Noctuidae)，原产美洲，

为害包括禾本科、豆科在内的 76科 353种植物[1–2]。

该虫于 2019年 1月入侵中国云南省，至 10月已扩
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散至26个省、市(自治区)，危害面积超过100万hm2，

并呈持续扩散的趋势[3–5]。草地贪夜蛾因取食寄主

植物的不同，分化出玉米型和水稻型 2种亚型。玉

米型草地贪夜蛾偏向取食玉米、花生等，水稻型则

偏向取食水稻和各种牧草等[6–7]。据预测，草地贪

夜蛾为害造成中国玉米的潜在经济损失总量约为

374.77～3 306.35亿元[8]。目前暂未发现入侵的水稻

型草地贪夜蛾[9]。 

顾偌铖等[10]和唐运林等[11]发现，重庆不同地区

草地贪夜蛾肠道细菌的种类和结构有差异；徐天梅

等[12]发现，采自云南两个不同地区的草地贪夜蛾肠

道不可培养细菌种类的优势菌属种类却有一定的

相似性。 

笔者对采自湖南常德地区的草地贪夜蛾幼虫

肠道细菌进行鉴定，并将其与玉米粘虫幼虫肠道

细菌进行了比较。观察草地贪夜蛾幼虫在玉米、

辣椒、甘蓝及豇豆几种植物上的存活率，探讨其

对寄主植物的潜在危害性，以期为防控草地贪夜

蛾提供依据。 

1 材料与方法 

1.1 材料 

2019年 5月，在湖南常德田间玉米地，采集 4

龄草地贪夜蛾幼虫，在长沙采集玉米粘虫幼虫，于

实验室内以嫩玉米饲喂。 

1.2 方法 

1.2.1 草地贪夜蛾和玉米粘虫肠道细菌的分离纯化 

取草地贪夜蛾和玉米粘虫 4 龄幼虫各 15 头，

禁食 24 h后，于超净工作台内用 75 %的乙醇浸泡 2 

min，以二次灭菌纯水漂洗 2 次。使用解剖刀取出

幼虫肠道组织，放入盛有 200 μL PBS溶液的灭菌

塑料离心管(1.5 mL)中，用灭菌研棒研磨成匀浆液，

补足至 1 mL。 

为使肠壁上的细菌可以充分释放到匀浆液中，

将组织匀浆液于 37 ℃下静置 1 h，根据预试验结果，

将其连续稀释 102、103、104倍，每个平板加入 100 

μL稀释液。参照文献[13]研究方法并加以改进，在

LB、NA、EC、SS、PDA 培养基[14]培养，每种培

养基空白对照涂布 PBS 溶液。于 37 ℃黑暗培养

24~48 h，依据细菌基础形态学特征，分离细菌菌落，

并对单个菌落进行纯化。 

1.2.2 草地贪夜蛾和玉米粘虫肠道细菌 16S rDNA

鉴定 

将分离得到的细菌单菌落进行菌液 PCR扩增。

扩增使用 16S rDNA 通用引物 27F，序列为

5'–AGAGTTTGATCCTGGCTCAG–3'及 1492R:5'– 

GGCTACCTTGTTACGACTT–3' [15]。PCR反应条件

为：95 ℃预变性 10 min；94  ℃ 变性 1 min；53 ℃

退火 45 s；72 ℃延伸 1 min；循环 30次；72 ℃延

伸 10 min。扩增产物使用试剂盒进行 DNA胶回收

(OMEGA: Gel Extraction Kit)；将胶回收的产物连接

至 T载体，并与感受态细菌进行扩增后送上海生物

工程有限公司测序。序列于 NCBI(https://www.ncbi. 

nlm.nih.gov)上进行比对以确定细菌种类。 

1.2.3 草地贪夜蛾幼虫在寄主植物上的存活情况 

取草地贪夜蛾同日龄卵，待其孵化为幼虫后，

于玉米叶上饲养至 3 龄，各取 30 头，分别放入有

嫩玉米、辣椒、豇豆及甘蓝叶片的器皿中饲养，每

日清理并更换植物，饲养至化蛹。老熟幼虫化蛹后，

及时收集蛹。观察幼虫的存活率、发育状况及发育

历期。 

1.3 数据处理 

使用Microsoft Excel 2019对数据进行分析。 

2  结果与分析 

2.1 草地贪夜蛾肠道细菌的鉴定结果 

将草地贪夜蛾幼虫的肠道提取物用 5种培养基

培养，得到了 11株细菌，经 16S rDNA分子鉴定，

归属于肠杆菌属、泛菌属、莱略特氏菌属、芽孢杆

菌属、克雷伯氏菌属 5个属；将玉米粘虫幼虫的肠

道提取物培养后，得到了 10 株细菌，归属于肠杆

菌属、克雷伯氏菌属、芽孢杆菌属、肠球菌属、戴

尔福特菌属 5个属(表 1)。 



 
 

第 46卷第 3期        张诗晟等 湖南常德地区草地贪夜蛾肠道细菌的鉴定及其寄主分析         321 

 

表 1 不同培养基下草地贪夜蛾与玉米粘虫的肠道细菌可培养种类 
Table 1 Intestinal bacteria identified in larvae gut of Spodoptera frugiperda and Mythimna separate 

培养基类型 
属 最相似细菌名称 登录号 

草地贪夜蛾 玉米粘虫 

克雷伯氏菌属(Klebsiella) 佛里德兰德氏杆菌(Klebsiella pneumoniae) JF772079.1 SS PDA 

 克雷伯氏菌(Klebsiella sp.) KJ950285.1 EC、PDA PDA 

 变栖克雷伯氏菌(Klebsiella variicola) CP013985.1 EC、PDA — 

肠杆菌属(Enterobacter) 肠杆菌(Enterobacter sp.) KU307447.1 LB、NA、SS、PDA NA、SS、PDA

 阴沟肠杆菌(Enterobacter cloacae) MK116463.1 EC — 

 霍氏肠杆菌(Enterobacter hormaechei) CP031565.1 — SS 

 阿氏肠杆菌(Enterobacter asburiae) AP019632.1 NA、SS、PDA LB、SS 

 神户肠杆菌(Enterobacter kobei) CP032897.1 LB — 

 生癌肠杆菌(Enterobacter cancerogenus) CP025225.1 LB、NA、EC SS、PDA 

戴尔福特菌属(Delftia) 戴尔福特菌(Delftia tsuruhatensis) CP017420.1 — LB 

莱略特氏菌属(Lelliottia) 莱略特氏菌(Lelliottia nimipressuralis) CP025034.2 NA — 

泛菌属(Pantoea) 泛菌(Pantoea sp.) GU140078.1 LB — 

芽孢杆菌属(Bacillus) 蜡样芽孢杆菌(Bacillus cereus) CP029454.1 — NA 

 芽孢杆菌(Bacillus sp.) KC466229.1 NA — 

 苏云金芽孢杆菌(Bacillus thuringiensis) CP015150.1 — SS 

肠球菌属(Enterococcus) 蒙氏肠球菌(Enterococcus mundtii) CP029066.1 — NA 

“—”代表培养基未培养出此菌株。  
草地贪夜蛾肠道细菌分别为肠杆菌属

(Enterobacter)神户肠杆菌(Enterobacter kobei)、肠杆

菌 (Enterobacter sp.)、阴沟肠杆菌 (Enterobacter 

cloacae)、阿氏肠杆菌(Enterobacter asburiae)、生癌

肠杆菌(Enterobacter cancerogenus)；泛菌属(Pantoea)

泛菌(Pantoea sp.)；莱略特氏菌属(Lelliottia)莱略特

氏菌(Lelliottia nimipressuralis)；芽孢杆菌属(Bacillus)

芽孢杆菌(Bacillus sp.)及克雷伯氏菌属(Klebsiella)

克雷伯氏菌 (Klebsiella sp.)、变栖克雷伯氏菌

(Klebsiella variicola)、佛里德兰德氏杆菌(Klebsiella 

pneumoniae)。NA培养基培养的细菌种类多于其他

培养基的。 

玉米粘虫幼虫肠道细菌分别为肠杆菌属肠杆

菌(Enterobacter sp.)、阿氏肠杆菌、生癌肠杆菌、霍

氏肠杆菌(Enterobacter hormaechei)；克雷伯氏菌属

克雷伯氏菌、佛里德兰德氏杆菌；芽孢杆菌属蜡样

芽孢杆菌 (Bacillus cereus)、苏云金杆菌 (Bacillus 

thuringiensis)；肠球菌属(Enterococcus)蒙氏肠球菌

(Enterococcus mundtii)；戴尔福特菌属(Delftia)戴尔

福特菌(Delftia tsuruhatensis)。SS培养基培养的细菌

种类多于其他培养基的。EC 培养基培养未得到玉

米粘虫肠道细菌。 

草地贪夜蛾幼虫肠道细菌与玉米粘虫的相比，

在门以及属分类组成上比较相似，均有肠杆菌属、

克雷伯氏菌属和芽孢杆菌属，且优势种均为肠杆菌

属(图 1)，但可培养细菌的优势属有差异：莱略特氏
菌属与泛菌属仅在草地贪夜蛾幼虫肠道中提取得

到，肠球菌属与戴尔福特菌属仅在玉米粘虫幼虫肠

道中提取得到。 
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图 1 草贪夜蛾和玉米粘虫幼虫肠道细菌菌属占比 
Fig.1 The proportion of intestinal bacteria in larvae gut of 

Spodoptera frugiperda and Mythimna separate  

2.2 草地贪夜蛾幼虫在不同植物上的存活率 

观察发现，玉米是常德草地贪夜蛾幼虫的主要

寄主。草地贪夜蛾幼虫在玉米植株上的存活率约为

70%；在豇豆上的存活率约为 50%；在辣椒和甘蓝
植株上仅有少数能够存活，幼虫存活率分别仅为

17%和 10%(图 2)。 
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          寄主 
图 2 草地贪夜蛾幼虫在寄主植物上的存活率 

Fig.2 Larval survival rate of Spodoptera frugiperda  

3 结论与讨论 

昆虫肠道微生物种类和功能因食物、生存环

境、地理位置及气候的不同而有差异，处于相同地

域、取食同种食物的不同种昆虫之间的肠道微生物

也会存在较大差异[16–20]。不同地区的同种昆虫肠道

微生物的种类与结构也可能有较高的相似性[12]。 
将常德地区草地贪夜蛾肠道细菌种类与重庆江

津地区草地贪夜蛾肠道细菌的进行比较，发现常德

种群中培养得到了重庆种群中所未培养得到的克雷

伯氏菌属、泛菌属及莱略特氏菌属；常德种群未培

养得到重庆种群中的不动杆菌属(Acinetobacter)、欧
文氏菌属(Erwinia)和假单胞菌属(Pseudomonas)；2
个种群均培养得到了肠杆菌属。这可能与使用的培

养基有关，重庆种群培养仅使用 LB 培养基，而本
研究中使用了 LB、NA、EC、SS、PDA5种培养基，
因而多分离出几种菌属。 
将常德草地贪夜蛾肠道细菌与云南省蒙自地区

草地贪夜蛾肠道细菌[21]作比较，发现 2 种群均可培
养得到克雷伯氏菌属；但常德种群培养得到了云南

种群所未检测到的莱略特氏菌属、泛菌属与芽孢杆

菌属；未提取到肠球菌属、沙雷氏菌属(Serratia)及
摩根菌属(Morganella)。由此可见，不同地区草地贪
夜蛾肠道微生物的种类差异较大，这种差异可能与

肠道细菌鉴定方法及草地贪夜蛾的生存环境有关。 
有研究表明，采自同一地区、取食同种寄主(玉

米)的鳞翅目昆虫，幼虫的肠道微生物的可培养细菌
优势属相同，尽管菌种稍有差异，但菌群组成相似

度却很高，推测与其取食食料相似以及均归属于鳞

翅目有关[22]。本研究发现，采自不同地区的玉米粘

虫(长沙)与草地贪夜蛾(常德)幼虫，可培养的肠道微
生物种类呈一定的相似性，均可培养得到生癌肠杆

菌、佛里德兰德氏杆菌、阿氏肠杆菌、肠杆菌和克

雷伯氏菌，推测其与草地贪夜蛾和玉米粘虫取食相

同寄主及同属于相同的目和科有关。 
本研究发现，草地贪夜蛾幼虫在玉米、豇豆、

甘蓝、辣椒上均可存活，在玉米上的存活率最高，

可达 70%；在豇豆上幼虫存活率约为 50%，表明其
在豇豆上也能正常发育，推测豇豆是草地贪夜蛾的

潜在寄主。最近的研究[23]表明，草地贪夜蛾已在浙

江为害甘蓝。从本研究的结果来看，甘蓝也是湖南

草地贪夜蛾的潜在寄主。 
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