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不同寄主植物上烟粉虱次生共生菌感染 

与性比相关性* 
瞿钰峰 1**  李永腾 1,2  刘向东 2  方继朝 1  郭慧芳 1*** 

（1.江苏省农业科学院植物保护研究所，南京 210014；2. 南京农业大学植物保护学院昆虫学系，南京 210095） 

摘  要  【目的】 烟粉虱 Bemisia tabaci (Gennadius)体内次生共生菌感染受寄主植物的影响，一些共生菌

会引起害虫的雌性化，明确田间不同寄主植物上害虫种群中共生菌与性比的相关性，可有利于进一步了解

烟粉虱田间种群暴发机制。【方法】 采集田间不同寄主植物上烟粉虱成虫，观察其性比，并对其中次生共

生菌进行分子检测，分析共生菌携带率与性比相关性。【结果】 江苏南京地区棉花、番茄、黄瓜和红薯 4

种寄主植物上烟粉虱次生共生菌 Hamiltonella和 Rickettsia感染均存在显著差异，其中 Hamiltonella为优势

共生菌，感染率依次为：棉花>黄瓜>番茄>红薯。寄主植物间 Wolbachia 和 Cardinium 的感染率均无显著

差异。各寄主植物上烟粉虱雌性比均高于 60%，其中黄瓜上高达 75.6%，但不同寄主植物间无显著差异。

进一步分析表明，Hamiltonella 和 Rickettsia 感染率均与烟粉虱雌性比呈显著的二次多项式相关性。当

Hamiltonella和 Rickettsia感染率分别低于 69%和 5%时，随着感染率提高，烟粉虱雌性比上升，当感染率

高于上述值时，则随着感染率增加，雌性比下降。【结论】 棉花、番茄、黄瓜和红薯 4种寄主植物上烟粉

虱均表现出雌性化，但不同寄主植物间性比无差异，烟粉虱体内次生共生菌与性比存在相关性。 

关键词  烟粉虱，寄主植物，雌性比，Hamiltonella，Rickettsia 

Relationships between infection with facultative symbionts and sex 
ratio of Bemisia tabaci on different host plants 

QU Yu-Feng 1**  LI Yong-Teng1,2  LIU Xiang-Dong2  FANG Ji-Chao1  GUO Hui-Fang 1*** 

(1. Institute of Plant Protection, Jiangsu Academy of Agricultural Sciences, Nanjing 210014, China; 

2. Department of Entomology, Nanjing Agricultural University, Nanjing 210095, China) 

Abstract  [Objectives]  Infection of the whitefly, Bemisia tabaci (Gennadius) by facultative symbionts varies with host 

plant and some facultative symbionts can cause feminization of the host. Studies of the relationship between facultative 

symbiont infection and sex ratio in field populations of B. tabaci will be helpful to understand the breakout mechanism of this 

insect pest. [Methods]  B. tabaci adults were collected from field populations from four species of host plants in Nanjing, 

China, and their sex ratios and frequency of symbiont infection determined. [Results]  Hamiltonella defensa and Rickettsia 

infection in B. tabaci varied with host plant, including cotton, tomato, cucumber and sweet potato. Hamiltonella was the most 

common symbiont on all host plants, and frequency of infection of this symbiont was highest on cotton, followed, in 

descending order, by cucumber, tomato, and sweet potato. The frequency of Wolbachia and Cardinium infection was not 

affected by host plant. Females comprised > 60% of all four B. tabaci populations and there was no significant difference in 

the proportion of females among different host plants. Regression analysis indicates that both Hamiltonella and Rickettsia 
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infection are related to a female biased sex ratio, and quadratic polynomial regression models established an association 

between infection frequency and female ratio. When the infection rates of Hamiltonella and Rickettsia were lower than 69% 

and 5%, respectively, the proportion of females increased with infection rate. However, when symbiont infection rates were 

higher than those above, female ratios decreased with infection rates. [Conclusion]  B. tabaci populations on cotton, tomato, 

cucumber and sweet potato are all female-biased, and sex ratios are not significantly different among different host plants. The 

infection frequencies of facultative symbionts is related to the population sex ratio. 

Key words  Bemisia tabaci, host plant, female ratio, Hamiltonella, Rickettsia 

 
 
昆虫体内普遍存在次生共生菌，其虽不是昆

虫生长发育所必需的，但对宿主具有重要的进化

和生态学意义，可提高宿主的适应性、抗天敌能

力、抗药性等（褚栋等，2006；Brownlie and 

Johnson，2009；Oliver and Degnan，2010；Jiggins 

and Hurst，2011）。次生共生菌多样性丰富，不

仅不同种昆虫间存在差异，同种昆虫体内共生菌

也会因地理种群、寄主植物、生物型、性别等不

同而异（Chiel et al.，2007；Pan et al.，2012a，

2012b；Guo et al.，2014）。 

烟粉虱 Bemisia tabaci （Gennadius）是一种

世界性害虫，其除了直接刺吸为害作物外，还传

播植物病毒病，造成更大为害（Jones，2003；

Boykin et al.，2007）。近年来，对烟粉虱分类

地位的研究进入了一个新阶段，Dinsdale 等

（2010）推断烟粉虱是一个物种复合体，包括至

少 24个隐种；Xu等（2010）和 De Barro等（2011）

通过杂交试验证明了 11个隐种间的生殖隔离，

随后又有更多的隐种报道（Liu et al.，2012）。

同蚜虫等刺吸式害虫一样，除原生共生菌外，烟

粉虱体内也存在次生共生菌，已发现的次生共生

菌有 7种，分别为 Arsenophonus、Hamiltonella、

Wolbachia、Cardinium、Fritschea、Rickettsia和

Orientia类似菌（Zchori-Fein and Brown，2002；

Thao et al.， 2003；  Weeks et al.， 2003； 

Zchori-Fein and Perlnan，2004；Everett et al.，

2005；Gottlieb et al.，2006；Bing et al.，2013）。

这些共生菌在烟粉虱体内的存在受多种因素影

响，其中寄主植物是重要一方面。已发现在以色

列烟粉虱田间种群及室内不同寄主植物上建立

的种群中，次生共生菌种类及感染率均与寄主植

物相关，鼠尾草上烟粉虱体内 Rickettsia 和

Arsenophonus的感染率显著高于棉花、黄瓜、番

茄等上的感染率 （Chiel et al.，2007）；在中国

同样也发现了烟粉虱体内共生菌因寄主植物不

同而异 （Pan et al.，2012a）。 

次生共生菌影响昆虫的性比，已报道

Rickettsia 提高了烟粉虱的适合度并引起了烟粉

虱的雌性化（Himler et al.，2011），但还没有烟

粉虱田间种群雌性化的报道，田间种群中性比与

共生菌感染的相关性也不清楚。本文在研究江苏

南京地区不同寄主植物上烟粉虱次生共生菌感

染及性比状况的基础上，分析两者的相关性，以

进一步揭示烟粉虱的田间暴发机制。 

1  材料与方法 

1.1  虫源采集 

烟粉虱于 2011 年 8 月至 9 月分别采集于江

苏南京江苏省农业科学院内红薯、番茄、棉花、

黄瓜等不同植物上。每种植物上各采集 6个点，

按平行跳跃式取样。共生菌检测时，每个点采集

烟粉虱成虫 30头以上，放置于﹣20℃冰箱内，

用于共生菌检测。性比调查时，每点平均采集

15~40头，即时用于雌雄的观察。 

1.2  酶和试剂 

引物由上海生工生物工程公司合成，蛋白酶

K（Sigma），Ex Taq 酶（TaKaRa），PCR产物纯

化 试 剂 盒 TIANgel Midi Purification Kit

（Tiangen），IPTG、X-Gal和 Ampicillin（上海生

工），常用化学试剂为国产分析纯。 

1.3  烟粉虱隐种和次生共生菌检测 

DNA提取：在 1.5 mL离心管中加入 20 μL 
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DNA碱裂解液（50 mmol/L Tris-HCl （pH 8.0），

20 mmol/L NaCl，1 mmol/L EDTA，1% SDS），

用灭菌牙签充分研磨烟粉虱单头成虫。加 1 μL

蛋白酶 K（20 mg/mL），离心 30 s，60℃水浴 1 h，

追加 1 μL 蛋白酶 K，离心 30 s，继续水浴 2 h，

加 178 μL双蒸水，100℃水浴 5 min，灭活蛋白

酶 K。取 100 μL 提取液于另一离心管中，加 2

倍体积的预冷无水乙醇，充分混匀，4℃冰箱沉

淀过夜。第 2 天从冰箱中取出离心管，13 000 

r/min，4℃离心 10 min，倒出乙醇，吹干，加 20 

μL双蒸水溶解 DNA，﹣20℃保存。 

隐种鉴定：应用 RAPD方法进行 B型和非 B

型烟粉虱的检测，电泳检测后在 300～600 bp之

间有 3 条特异性条带，则为 B 型，否则可能为

非 B 型。将检测出的非 B 型烟粉虱扩增

mtDNA-COⅠ基因片段序列来进一步鉴定其属

于何隐种。RAPD分子标记的特异性引物为 16H

（5′-TCTCAGCTGG-3′）。PCR扩增反应体系，

PCR的反应体系为 25 μL ，包含 2 mmol/L Mg2+，

200 mmol/L dNTP，1× PCR缓冲液，0.5 U DNA 

Taq 酶，0.4 μmol/L引物。PCR的反应程序：94℃

预变性 5 min后，进行 39个如下循环：94℃变

性 1.5 min；40℃退火 1.5 min；72℃延伸 3 min。

循环结束后 72℃延伸 10 min。 

mtDNA-COⅠ基因序列分子标记特异性引

物为上游引物 C1-J-2195（5′-TTGATTTTTTGGT 

CATCCAGAAGT-3′）和下游引物 L2-N-3014

（5′-TCCAATGCACTAATCTGCCATATTA-3′）。

PCR的反应体系为 25 μL ，包含 2 mmol/L Mg2+，

200 mmol/L dNTP，1× PCR缓冲液，0.5 U DNA 

Taq 酶，0.4 μmol/L引物。 PCR反应程序为：

95℃预变性 5 min，94℃变性 1 min，50℃退火

1.5 min，72 ℃延伸 1 min，35个循环；循环结束

后 72 ℃延伸 5 min。扩增产物纯化、连接与转化

后，进一步进行测序比对，确认隐种。每种寄主

植物上随机选择 15~20头进行隐种鉴定。共生菌

检测：扩增各共生菌的引物见表１，反应体系和

反应程序参考表 1 中的相关文献。扩增产物纯

化、连接与转化后，进一步进行测序，以确认共

生菌种类。 

每种寄主植物上各检测 120~150 头烟粉虱

成虫，单头提取烟粉虱 DNA，并分别进行各共 

表 1  检测次生共生菌所用引物 
Table 1  Nucleotide sequence of primers for detecting facultative symbionts 

共生菌种类 
Symbiont 

扩增基因 
Target gene 

引物名称 
Primer name 

引物序列 
Primer sequence (5′-3′) 

产物大小 
Product 
size (bp) 

参考文献 
References 

Hamiltonella 16S rDNA 
92F 

1343R 
TGAGTAAAGTCTGGGAATCTGG 
CCCGGGAACGTATTCACCGTAG 

1 250 
Zchori-Fein 
and Brown, 

2002 

Cardinium 16S rDNA 
Ch-F 
Ch-R 

TACTGTAAGAATAAGCACCGGC 
GTGGATCACTTAACGCTTTCG 

400 
Weeks et al., 

2003 

Rickettsia 16S rDNA 
Rb-F 
Rb-R 

GCTCAGAACGAACGCTATC 
GAAGGAAAGCATCTCTGC 

900 
Gottlieb et al., 

2006 

Wolbachia 16S rDNA 
81F 

691R 
TGGTCCAATAAGTGATGAAGAAAC 
AAAAATTAAACGCTACTCCA 

600 
Heddi et al., 

1999 

Arsenophonus 23S rDNA 
Ars23-1 
Ars23-2 

CGTTTGATGAATTCATAGTCAAA 
GGTCCTCCAGTTAGTGTTACCCAAC 

600 
Thao and 
Baumann,  

2004 

Fritschea 23S rDNA 
U23F 

23SIGR 
GATGCCTTGGCATTGATAGGCGATGAAGGA
TGGCTCATCATGCAAAAGGCA 

600 
Everett et al., 

2005 
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生菌检测，统计各植物上每种共生菌感染头数，

计算感染率。 

1.4  数据统计分析 

用统计分析软件 SPSS11.0 对不同寄主植物

上烟粉虱共生菌感染率差异以及性比差异进行

卡方分析检验，用 Excel 2003版软件进行雌性比

和共生菌感染率相关性分析。 

2  结果与分析 

2.1  不同寄主植物上烟粉虱次生共生菌感染 

烟粉虱隐种鉴定结果表明，南京地区各寄主

植物上烟粉虱均为 Q型烟粉虱。 

对江苏南京棉花、番茄、黄瓜和红薯上烟粉虱

体内次生共生菌进行了扩增和克隆测序，发现同一

地区4种寄主植物上烟粉虱次生共生菌种类存在差

异。在已知的 6种烟粉虱次生共生菌中，江苏南京

地区黄瓜上烟粉虱体内有 Cardinium、Rickettsia、

Wolbachia 和 Hamiltonella 这 4 种次生共生菌，番

茄和红薯上烟粉虱体内则均有Cardinium、Rickettsia

和 Hamiltonella这 3种共生菌，而棉花上烟粉虱则

仅含Cardinium和Hamiltonella 2种共生菌。 

比较了南京地区棉花、红薯、番茄和黄瓜上

烟粉虱次生共生菌感染率（图 1），发现不同寄

主植物上烟粉虱次生共生菌感染率存在差异，且

这种差异因次生共生菌种类不同而异。检测到的

4种共生菌中，有 2种存在寄主植物上的差异。

Hamiltonella 作为本试验中的优势共生菌，其在

4种寄主植物烟粉虱上的感染率存在差异，其中

在棉花烟粉虱上感染率最高，为 92.4%，在黄瓜、

番茄和红薯烟粉虱上的感染率分别为 75.1%、

63.9%和 49.3% （χ2=57.322，P<0.001）。同样

Rickettsia 感染率也存在寄主植物上的差异，与

Hamiltonella不同的是，番茄上烟粉虱 Rickettsia

感染率最高，为 8.8%，在黄瓜和红薯上的感染

率分别为 2.5%和 1.1%，棉花上烟粉虱则未发现

有 Rickettsia 的携带（χ2=20.576，P<0.001）。

Wolbachia 和 Cardinium 的感染率在 4 种寄主植

物上均无显著差异，Cardinium 的感染率为

14%~22% （χ2=4.1976，P=0.2409 ），Wolbachia

仅在黄瓜上烟粉虱中检测到，且感染率很低，为

1.3% （χ2=6.025，P=0.1104 ）。 

 

图 1  不同寄主植物上烟粉虱次生共生菌感染率 
Fig. 1  Infection frequency of facultative symbionts in Bemisia tabaci on different host plants 

柱上标有不同小写字母表示 5%水平上差异显著。 

Histograms with different lowercase letters indicate significantly different at 5% level. 
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2.2  不同寄主植物上烟粉虱雌性比 

调查了南京地区棉花、红薯、番茄和黄瓜 4

种不同寄主植物上烟粉虱成虫雌性比（图 2），

发现烟粉虱雌性比例均高于雄性，其中黄瓜上最

高，雌性比达 75.6%，番茄上次之，为 72.3%，

红薯上为 66.2%，棉花上则为 61.7%，但 4种寄

主植物间的雌性比没有显著性差异 （χ2=2.7947，

P=0.4244）。 

 

图 2  不同寄主植物上烟粉虱雌性比 
Fig. 2  Female ratio of Bemisia tabaci on different host 

plants 
 
 

2.3  不同寄主植物上烟粉虱次生共生菌感染率

和性比相关性 

进行了棉花、红薯、番茄和黄瓜上烟粉虱各

种次生共生菌感染率与性比相关性分析（图 3），

发现烟粉虱体内次生共生菌感染率与烟粉虱性比

有相关性，但相关性受次生共生菌种类的影响。

Hamiltonella和Rickettsia的感染率均与烟粉虱性

比有显著相关性，而 Cardinium和 Wolbachia的

感染率与性比没有显著相关性。通过多项式回归

法对性比和共生菌感染率进行了分析，得到烟粉

虱性比与 Hamiltonella 感染率的二次多项式回归

曲线为：y=–0.0232x2+3.2026x–35.876（r= 0.9710*）。

当 Hamiltonella感染率为 69%时，烟粉虱雌性比

最高，达 74.6%；当 Hamiltonella感染率低于 69%

时，随着感染率增加，雌性比升高；而当

Hamiltonella感染率高于 69%时，随着感染率增

加，雌性比则降低（图 3：A）。 

 

 

图 3  不同寄主植物上烟粉虱雌性比与次生共生菌感染

率相关性 
Fig. 3  Relationship between female ratio and infection 
frequency of facultative symbiont in Bemisia tabaci on 

different host plants 
 
烟粉虱雌性比与 Rickettsia 感染率的相关性

亦与其与 Hamiltonella感染率相关性相似，两者

的二次多项式回归曲线为：y=–0.6702x2+ 7.1981x+ 

60.823（r= 0.9779*）。当 Rickettsia感染率为 5%

时，烟粉虱雌性比最高，达 80%；当 Rickettsia

感染率低于 5%时，随着感染率增加，雌性比升

高；而当 Rickettsia感染率高于 5%时，则随着感

染率增加，雌性比降低（图 3：B）。 

3  讨  论  

烟粉虱寄主广泛，寄主植物影响着其体内次

生共生菌。室内建立的包括棉花、番茄、甘蓝、

黄瓜、一品红 5个烟粉虱不同寄主型上次生共生

菌比较表明，Rickettsia和 Cardinium单独感染以

及几种复合感染在各寄主型间均表现出一定的

差异（Pan et al.，2012b）。也发现各地不同寄

主植物上烟粉虱田间种群中存在次生共生菌差

异（Pan et al.，2012a）。本研究发现南京地区
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棉花、红薯、番茄和黄瓜等寄主植物上烟粉虱也

存在次生共生菌感染的差异。4种寄主植物上烟

粉虱共生菌种类不同，其中黄瓜上烟粉虱体内有

4种次生共生菌，番茄和红薯上有 3种，而棉花

上仅有 2种共生菌。此外，同一地区不同寄主植

物上烟粉虱还存在次生共生菌感染率的差异，棉

花上 Hamiltonella的感染率最高，显著高于其他

3种作物上的感染率。Pan等（2012a）对我国烟

粉虱多个地理种群的研究结果表明，棉花上 B

型烟粉虱 Hamiltonella感染率显著高于番茄上，

Q型烟粉虱也是棉花上显著高于黄瓜上，但总体

感染率低于本研究中感染率 。本研究中共生菌

Hamiltonella感染率比 Pan等（2012a）高可能是

因为本研究仅对一个地理种群进行分析，而 Pan

等则是对多个地理种群的综合分析。本研究还发

现 Rickettsia 的感染率也存在寄主植物上的差

异，此与 Pan 等（2012a）对我国烟粉虱多个地

理种群的研究结果相似。所不同的是，本研究中

Q型烟粉虱是在番茄上Rickettsia的感染率最高，

但总体很低（低于 10%），Pan 等（2012a）则

发现 Rickettsia 感染率在寄主植物间是否存在差

异与烟粉虱隐种相关，B型烟粉虱中存在寄主植

物上的差异，其中来源于棉花上的感染率最高，

达 100%，其次是黄瓜，而在番茄上感染率只有

12.5%，Q型烟粉虱中 Rickettsia感染率均低，在

不同寄主植物上无差异。 

雌性化有利于害虫种群暴发。烟粉虱田间种

群中雌性化程度如何，不同寄主植物上有无差

异，尚未见前人有研究报道。本研究发现 Q 型

烟粉虱在南京地区存在明显的雌性化，4种寄主

植物上烟粉虱的雌性比均超过 60%，黄瓜上雌性

更是高达 75.6%，但寄主植物间无显著差异，表

明害虫种群暴发风险大。 

已有报道昆虫雌性比高与体内共生菌

Wolbachia和Cardinium相关（Weeks et al.， 2003； 

Narita et al.，2007），Rickettsia引起烟粉虱室内

实验种群的雌性化(Himer et al., 2011)，烟粉虱田

间种群中共生菌的感染率与性比的相关性还未

有报道。本研究表明，南京地区烟粉虱田间种群

中存在性比和体内共生菌的相关性，无论是

Rickettsia还是 Hamiltonella，其感染率均与烟粉

虱呈显著的二次多项式相关性，即在一定感染率

范围内，随共生菌感染率提高，烟粉虱雌性比也

随之提高，但到达一定值后，则随共生菌感染率

增加而雌性比降低。 

本文仅研究了江苏南京地区烟粉虱在不同

寄主植物上共生菌的差异及其与雌性比的相关

性，在其他地方的田间种群中是否存在相似的情

况，还有待于进一步的研究。另外，关于 Rickettsia

等共生菌如何引起雌性化？也尚未有研究报道，

需要进一步深入研究。 
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