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草地贪夜蛾幼虫肠道细菌的分离鉴定及 
纤维素降解细菌的筛选* 

李宏伟 1, 2**  杨晓洁 1, 2  向奕舟 1, 2  林连兵 1, 2  张棋麟 1, 2*** 
（1. 昆明理工大学生命科学与技术学院，昆明 650500；2. 云南省高校饲用抗生素替代技术工程研究中心，昆明 650500） 

摘  要  【目的】 本研究旨在明确草地贪夜蛾 Spodoptera frugiperda 幼虫肠道可培养细菌组成，筛选纤

维素降解细菌。【方法】 采用传统细菌培养及 16S rDNA 分子标记相结合的方法分离鉴定草地贪夜蛾幼虫

肠道可培养细菌；采用刚果红染色法筛选纤维素降解细菌，并通过 3，5-二硝基水杨酸（DNS）法测定不

同 pH（5.0-9.0）条件下的纤维素酶活力。【结果】 从草地贪夜蛾幼虫中筛选分离出 14 种肠道细菌菌株，

分别隶属放线菌门（Actinobacteria）、厚壁菌门（Firmicutes）、变形菌门（Proteobacteria）等 3 门 11 属，

即谷氨酸棒杆菌属（Glutamicibacter）、肠球菌属（Enterococcus）、芽胞杆菌属（Bacillus）、葡萄球菌属

（Staphylococcus）、摩根菌属（Morganella）、肠杆菌属（Enterobacter）、志贺氏菌属（Shigella）、克洛诺

杆菌属(Cronobacter)、克雷伯氏菌属（Klebsiella）、沙雷氏菌属（Serratia）、苍白杆菌属（Ochrobactrum）。

2 株产纤维素酶细菌隶属厚壁菌门芽胞杆菌属。酶活力测定结果显示：2 株纤维素降解细菌的纤维素酶在

pH 6.0-8.0 均有相对较高的活性，在 pH 8.0 时，纤维素酶活最高。【结论】 草地贪夜蛾幼虫肠道中细菌种

类多样，其肠道内存在纤维素降解细菌。在偏碱性条件下，纤维素降解细菌的纤维素酶活力显著高于酸性

条件。研究结果丰富了纤维素降解细菌资源，在饲料生产、食品加工、化学能源等方面具有应用前景。此

外，草地贪夜蛾作为重大农业害虫，其肠道有益菌群，有望成为新的防治靶标。 
关键词  草地贪夜蛾幼虫；可培养肠道细菌；菌种鉴定；纤维素降解；防治靶标 

Isolation and identification of the intestinal bacteria, and  
screening of the cellulolytic bacteria, of Spodoptera  

frugiperda (Lepidoptera: Nocturid) larvae 
LI Hong-Wei1, 2**  YANG Xiao-Jie1, 2  XIANG Yi-Zhou1, 2  LIN Lian-Bing1, 2  ZHANG Qi-Lin1, 2*** 

(1. Faculty of Life Science and Technology, Kunming University of Science and Technology, Kunming 650500, China;  

2. Engineering Research Center for Replacement Technology of Feed Antibiotics of Yunnan College, Kunming 650500, China) 

Abstract  [Objectives]  To determine the composition of culturable bacteria, and screen cellulolytic bacteria, in the intestine 

of Spodoptera frugiperda larvae. [Methods]  The traditional bacterial culture method and the 16S rDNA molecular marker 

were used to identify culturable bacteria in the intestine of S. frugiperda larvae. Congo red staining was used to screen 

cellulolytic bacteria, and cellulase activity was determined with the 3,5-dinitrosalicylic acid (DNS) method under different pH 

(5.0-9.0). [Results]  Fourteen intestinal bacterial strains were isolated, including Glutamicibacter, Enterococcus, Bacillus, 

Staphylococcus, Morganella, Enterobacter, Shigella, Cronobacter, Klebsiella, Serratia and Ochrobactrum, which belong to 

eleven genera of three phyla; Actinobacteria, Firmicutes and Proteobacteria. Among these, two cellulolytic bacteria strains 

from the Bacillus genus of Firmicutes were identified. The results show that the cellulase activities of these two cellulolytic 

strains were relatively higher under pH 5.0-8.0 and peaked at pH 8.0. [Conclusion]  The intestine of S. frugiperda larvae 
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contains a diversity of bacteria. The cellulase activity of cellulolytic strains was significantly higher under alkaline than under 

acid conditions. These results provide new information on cellulolytic bacteria, and contribute to their use in feed production, 

food processing and chemical energy. In addition, beneficial intestinal bacteria are expected to become a new target for 

controlling S. frugiperda which is now a major global pest.  

Key words  Spodoptera frugiperda larvae; culturable intestinal bacteria; identification of bacteria species; cellulose 

degradation; control targets 

纤维素是陆生植物光合作用的初级产物，占

植物干重的 35%-50%，是地球上分布最广、含

量最丰富的碳水化合物，也是自然界中数量最大

的可再生资源之一（Klemm，2005；Yadav and 
Dubey，2018）。然而，纤维素中存在大量高能氢

键，导致人们对其水解困难，利用率低下

（Klemm，2005）。因此，如何开发及高效利用

纤维素资源是近几十年来研究人员一直探索的

问题（Bianchetti et al.，2011）。昆虫是地球上物

种多样性最高、分布最广、适应能力最强的动物

类群（Zhang and Emery，2012；Dijkstra et al.，
2014）。肠道菌群能帮助昆虫吸收利用营养物质

并为其提供食物中缺乏的生命元素，故其对昆虫

生态适应和生存有举足轻重的作用（郭军等，

2015；Giron et al.，2016；董志祥等，2018），主

要表现在宿主的营养供给、消化食物、生殖发育

和抵抗病原菌等方面（Kaltenpoth and Engl，
2014；Giron et al.，2016；Provorov and Onishchuk，
2018），包括宿主对纤维素降解。大多数植食性

昆虫能有效利用高纤维的食物，纤维素酶是降解

纤维素的高活性生物催化剂，植食性昆虫利用其

肠道中降解纤维的细菌分解纤维素类物质，从而

促进昆虫对食物的吸收利用（Chakraborty et al.，
2000；Mikaelyan et al.，2014；王立秀等，2018）。
可见，昆虫肠道中蕴含大量的降解纤维素细菌资

源，有待进一步发掘。 
草地贪夜蛾 Spodoptera frugiperda 隶属鳞翅

目（Lepidoptera）、夜蛾科（Noctuidae）、灰翅夜

蛾属（Spodoptera），又称草地夜蛾、伪粘虫，是

一种全球跨国界迁飞性重大农业害虫（Kakumani 
et al.，2014；Xuan et al.，2019）。2017 年，草

地贪夜蛾被联合国粮农组织列入世界十大植物

害虫“黑名单”，广泛分布于北美洲、中美洲、

加勒比海、南亚及东南亚地区（Yang et al.，2019；
Alves et al.，2020）。其幼虫取食玉米、水稻、烟

草等 80 余种农作物的幼嫩叶片、根、茎，高龄

幼虫也会取食农作物的果穗，造成农作物大量损

失（Wu et al.，2019；Alves et al.，2020）。 
鉴于草地贪夜蛾幼虫植食的特性，本文以其

肠道样品为材料，首次研究草地贪夜蛾幼虫肠道

细菌菌群结构，并基于体外培养获得的细菌，筛

选纤维素降解菌株并进行酶活测试。研究结果将

丰富工业生产中纤维素降解细菌资源，并为草地

贪夜蛾的防治提供新的思路。 

1  材料与方法 

1.1  草地贪夜蛾幼虫肠道菌的分离及纯化 

供试虫源于 2019 年 6 月采自陕西省汉中市

洋县玉米田。带回实验室后，通过 cox1 分子标

记对草地贪夜蛾进一步确定。为了去除虫体体表

杂质和微生物，用无菌水将 10 头草地贪夜蛾幼

虫冲洗 3 次，75%乙醇冲洗 2 次，最后再用无菌

水冲洗 3 次。在解剖镜下迅速取出肠道，并置于

装有 500 μL 无菌水的已灭菌 1.5 mL 离心管中，

将其研磨呈匀浆状后，用无菌水补至 1 mL。分

别按梯度稀释至 10－7，取 10－1、10－3、10－5、10－7         

4 个梯度菌液各 100 μL，分别涂布到 pH 为 7.0
的 LB 培养基、牛肉膏蛋白胨培养基（NA）、牛

肉膏蛋白胨葡萄糖培养基（BPDA）、哥伦比亚血

琼脂培养基上（CA），每个浓度设置 3 个重复。

于 37 ℃下培养 24 h，挑取单菌落接种于装有 5 mL
的液体培养基中，于 37 ℃恒温摇床上培养 24 h，
利用平板划线分离法进一步纯化。将菌株编号，

37 ℃、150 r/min 震荡培养 12 h 后，于 50%甘油

中保存在﹣80 ℃超低温冰箱备用。 

1.2  肠道细菌基因组 DNA 提取及 16S rDNA 的

PCR 扩增 

细菌 DNA 的纯化按照细菌基因组 DNA 提
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取试剂盒（天根/中国）的操作步骤进行。用通

用引物 27F、1492R 对细菌的 16S rDNA 进行特

异性扩增。配置 25 μL 的 PCR 扩增体系：MIX 
12.5 μL，DNA 模板 2 μL，27F、1492R 引物各

0.5 μL，剩余体系用双蒸水补齐。PCR 反应条件：

95 ℃预变性 5 min，94 ℃变性 30 s，52 ℃退火

30 s，72 ℃延伸 1 min，35 个循环，72 ℃延伸

8 min。PCR 产物大小用 1.5%的琼脂糖凝胶电泳

确认，并送至上海生工生物技术有限公司进行切

胶纯化及双向测序。 

1.3  菌种鉴定及系统发育树分析 

序列进行拼接及人工校对检查后，将其提交

至美国国立生物技术信息中心（National Center 
for Biotechnology Informmion，NCBI）网站的

GenBank 数据库，采用 BLAST 在线服务器

（https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi）将其与

细菌数据库进行比对，根据得分最高，且序列一

致性在 98%以上的已知细菌种类确定目标菌种。

选取物种地位明确的细菌种类，并下载相应的

16S rDNA 序列。利用 MEGA 6.0 软件包中的

Clustal W 子程序（Tamura et al.，2013），联合所

测菌株 16S rDNA 序列进行多重序列比对；采用

Gblocks 软件（Talavera and Castresana，2007）
鉴定序列间适宜用于系统发育分析的区域；将序

列比对结果导入到 MEGA 中，评估最佳碱基替

换模型，并利用最大似然法（100 次取样）构建

系统发育树，明确各菌株分类地位。 

1.4  纤维素降解细菌筛选 

将分离得到的细菌菌落点种于羧甲基纤维

素钠培养基（CMC）中，37 ℃下，培养 48 h 后

用 1%的刚果红染色 30 min，5%的 NaCl 脱色   
30 min，观察并记录水解圈直径和菌落直径。实

验独立重复 3 次。 

1.5  纤维素酶活测定 

取纯化后的菌液各 100 μL 接种于配置好的

不同 pH（5.0-9.0）的液体 LB 培养基中（装液量

5 mL），于 37 ℃、150 r/min 培养 24 h；取 1.5 mL
培养液于灭菌后的 2 mL 离心管中，13 000 r/min
离心 10 min，取其上清液作为粗酶液，并用 3，
5-二硝基水杨酸法（DNS 法）在 530 nm 处测量

其消光度。后于 50 ℃，pH 7.0 条件下反应 30 min，
每分钟水解羧甲基纤维素产生相当于 1 μg 还原

糖所需的酶量，定义为一个酶活力单位，用 U
表示。查葡萄糖标准曲线 y=0.306 8x－0.053 5，
R2=0.992 7，计算 2 株纤维素降解菌株的纤维素

酶活力，并进行差异分析，每组设置 3 个重复。

标准曲线制作数据见表 1。 

 
表 1  葡萄糖标准曲线数据 

Table 1  Data of glucose standard curve 

试管号 Test tube number 1 2 3 4 5 6 

1 mg/mL 葡萄糖标准溶液 (mL) 1 mg/mL glucose standard solution 0 0.1 0.2 0.3 0.4 0.5

蒸馏水(mL) Distilled water 0.5 0.4 0.3 0.2 0.1 0 

葡萄糖浓度 (mg/mL) Glucose concentration 0 0.2 0.4 0.6 0.8 1.0

pH 4.8 磷酸氢二钠-柠檬酸 (mL) pH 4.8 disodium hydrogen phosphate-citricacid 1.5 1.5 1.5 1.5 1.5 1.5

DNS 试剂 (mL) DNS reagent 3 3 3 3 3 3 

沸水浴 7 min 后迅速冷却，加入蒸馏水 (mL) 
Rapid cooling after boiling water bath for 7 minutes, adding distilled water 

5 5 5 5 5 5 

 

1.6  数据分析 

采用 Microsoft Excel 2007 对数据进行整理

分析，IBM SPSS 22.0 软件对数据进行显著性检 

验。采用 One-way ANOVA 方差分析和最小显著

差异法（Least-Significant Difference, LSD）测验

不同 pH 值下纤维素降解细菌的纤维素酶活力间

及多重比较的差异显著性。 
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2  结果与分析 

2.1  草地贪夜蛾肠道菌的分离 

LB、NA、BPDA 和 CA 共 4 种培养基培养

草地贪夜蛾幼虫肠道细菌，共获得 105 个菌落，

根据菌落的形态、大小、颜色共鉴定出 14 种不

同的细菌种类：LB 培养基上 6 种，NA 培养基

上 5 种，BPDA 培养基上 3 种，CA 培养基上 2
种。14 种细菌的 16S rDNA 序列与 NCBI 数据库

比对后，结果如表 2 所示。14 条序列与 11 个属

细菌的 16S rDNA 序列具有较高同源性，序列一

致性在 98%以上并构建系统发育树（图 1）。它

们分别属于放线菌门（Actinobacteria）、厚壁菌

门（Firmicutes）、变形菌门（Proteobacteria）3
门，谷氨酸棒杆菌属（Glutamicibacter）、肠球菌

属（Enterococcus）、芽胞杆菌属（Bacillus）、 

葡 萄 球 菌 属 （ Staphylococcus ）、 摩 根 菌 属

（Morganella）、肠杆菌属（Enterobacter）、志贺

氏菌属（Shigella）、克洛诺杆菌属(Cronobacter)、
克雷伯氏菌属（Klebsiella）、沙雷氏菌属（Serratia）、
苍白杆菌属（Ochrobactrum）11 属。 

2.2  纤维素降解细菌的筛选 

在 CMC 筛选培养基上经 1%的刚果红染色 
1 h，5%的 NaCl 脱色 1 h 后，得到了具有清晰溶

解圈的细菌（图 2）。从 14 株细菌中共筛选到 2
株产纤维素酶的细菌种类，分别为贝莱斯芽胞杆

菌（ Bacillus velezensis）和解淀粉芽胞杆菌

（Bacillus amyloliquefaciens），产酶大小用菌株

水解圈直径和菌落直径之比表示（表 3）。结果

显示：2 株纤维素降解菌株的菌落直径与水解圈

直径之间差异显著（P<0.05）。

 
表 2  草地贪夜蛾幼虫肠道可培养细菌 16S rDNA 的分子鉴定 

Table 2  Molecular identification of cultivable intestinal isolates in the Spodoptera 
frugiperda larvae based on 16S rDNA sequence analysis 

菌株 
Strains 

分子鉴定 
Molecular identification 

序列一致性（%） 
Sequence identity 

GeneBank 登录号 
GenBank accession No.

放线菌门 Actinobacteria    

3-2 谷氨酸棒杆菌 Glutamicibacter mysorens 100 AJ617482 

厚壁菌门 Firmicutes    

3-11 克氏肠球菌 Enterococcus crotali 99 NR156980 

4-7 解淀粉芽胞杆菌 Bacillus amyloliquefaciens 99 NR117946 

4-8 贝莱斯芽胞杆菌 Bacillus velezensis 100 NR116240 

4-12 鹑鸡肠球菌 Enterococcus gallinarum 100 NR104559 

4-5 松鼠葡萄球菌 Staphylococcus sciuri 99 NR025520 

变形菌门 Proteobacteria    

3-5 摩氏摩根菌 Morganella morganii 98 NR113580 

3-13-2 霍氏肠杆菌 Enterobacter hormaechei 99 NR042154 

3-13-1 福氏志贺氏菌 Shigella flexneri 98 NR026331 

4-4 莫金斯克罗诺杆菌 Cronobacter muytjensii 100 NR118088 

4-2 肺炎克雷伯氏菌 Klebsiella pneumoniae 99 NR041750 

4-19 液化沙雷氏菌 Serratia liquefaciens 99 NR112008 

5-15-2 路氏肠杆菌 Enterobacter ludwigii 100 NR042349 

6-10 人苍白杆菌 Ochrobactrum anthropi 98 NR074243 
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图 1  基于 16S rDNA 序列构建的草地贪夜蛾幼虫肠道细菌系统发育树 
Fig. 1  16S rDNA-based phylogenetic tree of intestinal bacteria in the Spodoptera frugiperda larvae 

Bacillus amyloliquefaciens: 解淀粉芽孢杆菌；Bacillus velezensis: 贝莱斯芽胞杆菌；Enterococcus crotali:  
克氏肠球菌；Enterococcus gallinarum: 鹑鸡肠球菌；Staphylococcus sciuri: 松鼠葡萄球菌；Glutamicibacter mysorens:  

谷氨酸棒杆菌；Ochrobactrum anthropi: 人苍白杆菌；Morganella morganii: 摩氏摩根菌；Klebsiella pneumoniae: 
肺炎克雷伯氏菌；Serratia liquefaciens: 液化沙雷氏菌；Shigella flexneri: 福氏志贺氏菌；Cronobacter muytjensii:  

莫金斯克罗诺杆菌；Enterobacter hormaechei: 霍氏肠杆菌；Enterobacter ludwigii: 路氏肠杆菌。 
 

2.3  纤维素降解菌株酶活力测定 

采用 DNS 法测定纤维素酶活大小，并在 pH 
5.0-9.0 之间寻找粗酶降解纤维素的最佳 pH。由

图 3 可以看出，粗酶在 pH 5.0-9.0 之间均有酶活

力，在 pH 为 9.0 时 pH 值最低，pH 5.0-8.0 粗酶

的酶活力逐渐增加，到 pH 为 8.0 时达到最高。

单因素方差分析及最小显著差异法多重比较结

果显示：2 株纤维素降解细菌在不同 pH 下的酶

活力差异性显著，具有统计学意义（P<0.05）（表 4）。 

3  讨论 

本研究共分离得到 3 门 11 属草地贪夜蛾幼

虫肠道细菌，主要以变形菌门和厚壁菌门为主，

这与大多数昆虫肠道细菌构成相似（Adams and 
Raj，2005；郑亚强等，2017；王立秀等，2018），
表明这两个门的细菌是昆虫肠道中相对丰度最 
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图 2  菌株 4-7、4-8 经刚果红染色后在 CMC 培养基平板上的水解圈 
Fig. 2  Hydrolysis circle of strains 4-7 and 4-8 on CMC medium plate after Congo red staining 

 
表 3  草地贪夜蛾幼虫肠道纤维素降解细菌的水解圈统计 

Table 3  Statistics for hydrolysis circle of cellulose-degrading bacteria in intestine of the Spodoptera frugiperda larvae 

菌株 
Strains 

菌落直径（mm） 
Diameter of bacterial colony (d ) 

水解圈直径（mm） 
Diameter of zone (D ) 

水解圈直径/菌落直径 
（D/d） 

P 值 
P values 

4-7 7.30±0.69 23.77±1.09 3.26 0.000 
4-8 10.67±0.96 25.73±1.11 2.41 0.000 

表中数据为平均值±标准误。Data in the table are mean ± SE． 
 

 
 

图 3  草地夜蛾幼虫肠道中纤维素降解细菌在 
不同 pH 值下的纤维素酶活力 

Fig. 3  Cellulase activity of cellulose-degrading 
bacteria in intestinal tract of  

Spodoptera frugiperda larvae at different pH values 

柱上标有不同小写字母示差异显著 
（P<0.05，单因素方差分析）。 

Histograms with different small letters indicate  
significant difference (P<0.05, One-way ANOVA). 

 
高的优势菌群。鳞翅目昆虫中，家蚕 Bombyx mori
幼虫肠道菌以肠球菌属、不动杆菌属、拟杆菌属、

假单胞菌属和甲基杆菌属为优势菌群（Anand et 
al.，2010；Cappellozza et al.，2011）；黏虫幼虫

肠道中，以肠球菌属、泛菌属（Pantoea）、假单

胞菌属（Pseudomonas）和葡萄球菌属为优势类

群（He et al.，2013）；舞毒蛾 Lymantria dispar
幼虫肠道菌群中，以肠球菌属、葡萄球菌属和假

单胞菌属细菌为优势类群（Broderick et al.， 

2004）。总之，已有针对鳞翅目昆虫肠道菌群的

培养分离结果，均与草地贪夜蛾幼虫肠道菌研究

结果相似。可见，鳞翅目昆虫幼虫肠道中，可培

养的优势菌主要为葡萄球菌属、芽胞杆菌属、肠

杆菌属、肠球菌属等。值得注意的是，由于体外

分离培养无法准确地模拟宿主肠道环境，大量的

肠道细菌种类还无法进行宿主体外培养。但是随

着基于高通量测序的肠道微生物多样性和宏基

因组测序技术的发展，人们正在从基因组学数据

中了解细菌的生物学特性，从而开发出匹配的  
培养基。如近年来，有研究者推出了根据 16S 
rDNA 序列直接对目标菌株进行培养基预测的数

据库（http://komodo.modelseed.org/default.htm）

（Oberhardt et al.，2015），为挖掘及利用肠道微

生物资源提供了新的途径。 
本研究获得了 2株具有纤维素降解能力的芽

胞杆菌，这与草地贪夜蛾取食特点密切相关。以

往研究表明，纤维素降解细菌在昆虫肠道内不仅

可以帮助宿主消化摄入体内的高纤维素食物（如

大多数作物的叶片和茎秆），还可将大分子物质

分解为可利用的小分子有机物，使其归还到土壤

中，促进了生态系统物质循环的物质、能量流动，

尤其是碳循环（徐荣等，2012）；此外，还可通

过进一步优化其纤维素降解酶产出和活性条件，

更好地服务于农业与环境等领域（王立秀等， 
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表 4  草地贪夜蛾幼虫肠道中纤维素降解细菌在不同 pH 值下纤维素酶活力的单因素方差分析及多重比较 
Table 4  One-way ANOVA and multiple comparison of cellulase activity of cellulose-degrading 

bacteria in the intestinal tract of Spodoptera frugiperda larvae at different pH values 

95%置信区间 95% confidence limitspH 组 
pH groups 

平均值 
Mean value 

标准误 
Standard error（SE）

P 值 
P value 上限 Upper limits 下限 Lower limits

pH 6.0 －273.215 78.870 0.000 －194.344 －352.085 

pH 7.0 －461.031 133.088 0.000 －327.943 －594.120 

pH 8.0 －475.952 137.396 0.000 －338.557 －613.348 

pH 5.0 vs. 

pH 9.0 40.779 11.772 0.009 52.551 29.007 

pH 7.0 －187.817 54.218 0.000 －133.599 －242.035 

pH 8.0 －202.738 58.525 0.000 －144.213 －261.263 

pH 6.0 vs. 

pH 9.0 313.994 90.642 0.000 404.636 223.352 

pH 8.0 －14.921 4.307 0.034 －10.614 －19.228 pH 7.0 vs. 

pH 9.0 501.811 144.860 0.000 646.671 356.950 

pH 8.0 vs. pH 9.0 516.732 149.168 0.000 665.899 367.564 

多重比较分析采用最小显著差异方法。Multiple comparison analysis was done by the LSD method. 

 
2018）。此外，DNS 法结果显示，pH 5.0 与 pH 9.0
时纤维素酶活最低且相差不大，证明过酸和过碱

均会抑制草地贪夜蛾肠道中纤维素降解细菌的

纤维素酶活。pH 5.0-8.0 时，纤维素酶活逐渐增

加，当 pH 达到 8.0 时，纤维素酶活达到最大，

且与 pH 7.0 和 pH 9.0 时存在显著差异，表明弱

碱性是草地贪夜蛾幼虫肠道纤维素降解细菌纤

维素酶活发挥的最佳条件。值得注意的是，本研

究中鉴定的纤维素降解细菌的纤维素酶活显著

高于（相同 pH 下：4-5 倍）从鞘翅目昆虫阿南

原等跳甲 Proisotoma ananevae 成虫肠道分离的

纤维素降解细菌（王立秀等，2018）。这些结果

表明草地贪夜蛾幼虫肠道纤维素降解细菌具有

更好的纤维素降解能力，这也许是草地贪夜蛾取

食量大、迁飞能力强、近期爆发成灾的生物学基

础之一。 
芽胞杆菌属是产纤维素酶的常见类群，能够

降解纤维素等大分子物质，广泛存在于环境和昆

虫肠道中（Broderick et al.，2006；Auta et al.，
2017）。本研究筛选出的两株纤维素降解菌株均

为芽胞杆菌，可见其对草地贪夜蛾纤维素降解的

贡献较大。本研究未在肠杆菌属及肠球菌属中筛

选到产纤维素酶的菌株，与家蚕幼虫和阿南原等

跳甲成虫肠道产纤维素酶菌株筛选结果类似

（Anand et al.，2010；王立秀等，2018）。但是，

肠杆菌属细菌能介导昆虫对芽胞杆菌的敏感性，

并能帮助昆虫降解纤维素（Anand et al.，2010），
暗示了肠杆菌间接地促进草地贪夜蛾对食物中

纤维素的降解。此外，不同昆虫类群肠道中纤维

素降解细菌涵盖不同的属，如本研究为芽胞杆菌

属；阿南原等跳甲成虫肠道中为芽胞杆菌属、土

地芽孢杆菌属（Terribacillus）、赖氨酸芽胞杆菌

属（Lysinibacillus）、节杆菌属（Arthrobacter）
和谷氨酸棒杆菌属（Glutamicibacter）（王立秀等，

2018）；家蚕幼虫中为变形杆菌属（Proteus）、克

雷 伯 菌 属 （ Klebsiella ） 和 柠 檬 酸 杆 菌 属

（Citrobacter）（Anand et al.，2010；Cappellozza 
et al.，2011）。这些证据表明昆虫肠道中纤维素

降解细菌种类的较高多样性，也许是不同昆虫类

群间食性高度多样化导致的。 
本研究首次对草地贪夜蛾幼虫肠道细菌进

行体外培养，明确了其中纤维素降解细菌种类，

且对其纤维素降解的生理特性进行了初探。研究

结果为将来饲料生产、食品加工、化学能源等行

业提供了性能优良的纤维素降解细菌资源。另

外，肠道纤维素降解细菌作为草地贪夜蛾食物消
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化的益生菌，其可考虑作为防控草地贪夜蛾灾害

的靶标。例如：针对纤维素降解细菌，发掘其特

异的噬菌体、克隆表达噬菌体裂解酶、研发低毒

特异化学杀菌剂等，对草地贪夜蛾为害区域进行

规律喷洒，破坏其肠道菌群功能，致使其失去或

减弱消化能力，为草地贪夜蛾防治提供新的   
思路。 
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