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共生微生物对昆虫化学通讯的影响* 

王争艳  何梦婷  鲁玉杰 
（河南工业大学粮油食品学院，郑州 450001） 

摘  要  越来越多的研究表明，通过调控宿主信息化合物的合成或宿主对信息化合物的感受，共生微生物

可以影响昆虫的化学通讯。在进化过程中，共生微生物对宿主化学通讯的功能为昆虫生殖隔离和物种分化

提供了选择压力。共生微生物-昆虫化学通讯联系的多态性给其化学和生理本质的揭示造成困难。因此，

本文围绕共生微生物对昆虫交配选择和社会行为的影响展开综述，并讨论共生微生物对昆虫化学通讯功能

的进化意义，以期为共生微生物对昆虫化学通讯功能的深入研究提供思路。 
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Influence of microbial symbionts on chemical  
communication in insects 
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Abstract  An increasing body of literature reveals that microbial symbionts influence chemical communication in insects by 

modulating the pheromone production or signal reception of their host. Such microbial modulation of a host’s chemical 

communication can exert selective pressure on mating behavior, potentially leading to speciation. Polymorphism in the 

relationship between microbial symbionts and insect chemical communication makes it difficult to determine the chemical and 

physiological mechanisms by which symbionts alter the chemical communication of their host. Therefore, this review focuses 

on the impact of microbial symbionts on insect mate preferences and social interactions, and the evolutionary implications of 

such interkingdom interaction on the species involved, with the goal of providing deeper insights into the effects of microbial 

symbionts on insect chemical communication. 
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昆虫的共生微生物包括原生动物、细菌、古

细菌、真核生物（真菌和各种单细胞真核生物）

和病毒。根据共生微生物-宿主联系的稳定程度，

可将昆虫共生微生物分为四类（Sudakaran et al.，

2017）：（1）专性内共生微生物（Obligate/Primary 

endosymbionts）。营胞内寄生，在宿主世代间进

行严格的垂直传递，如蚜虫体内的 Buchnera

（Baumann，2005）；（2）兼性内共生微生物

（Faculative/Secondary endosymbionts）。主营胞

内寄生，也可胞外寄生。在宿主体内的丰度相对

稳定，主营垂直传递，兼营水平传递，如 Wolbachia

和 Spiroplasma（龚鹏等，2002）；（3）胞外共生

微生物（Extracellular symbionts）。具有较强的环

境可塑性，在宿主个体间的传递途径多样，可通

过食粪、卵携带等进行垂直传递，也可通过交哺

等社会行为和环境获取等进行水平传播，如肠道

共生细菌、病原菌和寄生线虫（Goodacre and 

Martin，2012；Engel and Moran，2013）；（4）

体外共生微生物（External symbionts）。在体外

与宿主发生共生关系的微生物。寄生于昆虫的特

定器官，在昆虫特定的发育阶段被释放到体外，

如白蚁培育的真菌（Miyashita et al.，2015；
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Campbell et al.，2016）。 

在长期的进化过程中，共生微生物与昆虫形

成了复杂多样的联系，如共生微生物能参与昆虫

的生理和进化过程，影响昆虫的营养、抗药性、

天敌防御和免疫能力（Engel and Moran，2013；

Douglas，2015）。越来越多的研究表明，通过调

控宿主信息化合物的合成或宿主对信息化合物

的感受，共生微生物可以影响昆虫的化学通讯。

由于共生微生物群落组成是动态的，并且受到共

生体系进化进程的限制，共生微生物-昆虫化学

通讯的联系表现出复杂的多态性，参与调控宿主

化学通讯的微生物种类、调控的途径因共生体系

而异（Davis et al.，2013；Engel and Moran，2013；

Engl and Kaltenpoth，2018）。即使在同种共生体

系中，共生微生物对宿主化学通讯的影响也不一

致（Sharon et al.，2010；Arbuthnott et al.，2016；

Leftwich et al.，2017）。共生微生物-昆虫化学通

讯联系的多态性给其化学和生理本质的揭示造

成困难。 

因此，本文围绕共生微生物对昆虫化学通讯

的调控作用及其调控机制展开综述，并讨论共生

微生物对昆虫化学通讯功能的进化意义，以期为

共生微生物对昆虫化学通讯功能的深入研究提

供思路。本文侧重于讨论与昆虫建立稳定联系的

共生微生物对宿主交配选择和社会行为中化学

通讯的影响，昆虫体外共生微生物对宿主化学通

讯的影响可参见 Davis 等（2013）及林勇文和侯

有明（2018）。 

1  共生微生物对昆虫化学通讯的

调控作用 

1.1  共生微生物调控昆虫的交配选择行为 

通过调控宿主信息素的合成和释放，病原菌

可以影响昆虫的交配选择行为。感染 Hz-2V 病

毒的棉铃虫 Helicoverpa zea 雌蛾的性信息素产

量增加 5-7 倍，其对雄蛾的引诱能力是未感染病

毒雌蛾的 2 倍（Burand et al.，2005）。由于两性

交配是 Hz-2V 的传播途径，因此棉铃虫行为和生

理的变化利于病毒在宿主中的传播（Burand et al.，

2004）。感染病原菌假单胞杆菌 Pseudomonas 

entomophila 的黑腹果蝇 Drosophila melanogaster

的聚集信息素组分（月桂酸甲酯、肉豆蔻酸甲酯

和棕榈酸甲酯）释放量增加，使染病果蝇及其粪

便对健康果蝇的引诱力增加，从而利于病原菌的

传播（Keesey et al.，2017）。 

胞外共生微生物也能调控宿主的交配选择

行为，并且这种调控作用具有种群/品系特异性。

抗生素处理桔小实蝇 Bactrocera dorsalis 雌蝇

后，雌蝇对雄蝇的引诱力降低，甚至产生强烈的

驱避作用。回接肠道共生菌后，雌蝇的驱避活性

消失（Damodaram et al.，2016）。肠道共生菌通

过影响宿主体表烃中信息素组分的含量调控黑

腹果蝇的交配选择行为。黑腹果蝇两个品系（分

别取食淀粉和糖浆）肠道共生菌的差异决定了果

蝇更趋向与取食同种食物的个体进行聚类交配

（Assortative mating behavior）。抗生素处理可以

消 除 果 蝇 的 聚 类 交 配 ， 回 接 肠 道 共 生 菌

Lactobacillus plantarum 可以恢复该行为（Sharon 

et al.，2010）。Najarro 等（2015）发现取食不同

食物的近交黑腹果蝇存在聚类交配，但远交果蝇

未表现出聚类交配。使用四环素改变黑腹果蝇的

共生微生物组成后，雌蝇对雄蝇的引诱力改变，

仅部分品系存在交配隔离，并且随着时间延长交

配隔离逐渐消失（Arbuthnott et al.，2016）。但

是，Leftwich 等（2017）未能重复这些结论。尽

管选择淀粉或糖浆作为食物会改变黑腹果蝇肠

道微生物的组成，但黑腹果蝇未表现出聚类交

配。回接肠道菌 L. plantarum 也未能诱导果蝇的

交配选择行为。 

内共生菌与宿主昆虫化学通讯的联系也存在

多态性。在新热带，果蝇 Drosophila paulistorum

有 6 个同域半分化种，分别与 Wolbachia 的不亲

和品系进化成专性的共生关系。雌蝇表现出半分

化种间的聚类交配行为，进行交配前的隔离。抗

生素处理降低 Wolbachia 的丰度后，半分化种间

的聚类交配行为减弱（Miller et al.，2010）。去

除 Wolbachia 的果蝇的信息素组分发生变化，并

且信息素合成细胞中的内共生菌消失，这说明

Wolbachia 对宿主信息素合成的调控诱导了半分
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化种间的交配选择行为（Schneider et al.，2019）。

同样，感染 Wolbachia 的黑腹果蝇品系经抗生素

处理后，果蝇种群间的交配隔离减弱，而未感染

Wolbachia 的果蝇品系经抗生素处理后仍表现出

严格的交配隔离，这就排除了其它共生菌和抗生

素处理的影响，证实了 Wolbachia 在果蝇交配选

择中的作用（Koukou et al.，2006）。但一些研究

得到了不一致，甚至相反的结论。经四环素处理

后，采采蝇 Glossina morsitans morsitans 的 3 种

内共生菌 Sodalis、Wolbachia 和 Wigglesworthia

的丰度显著降低，雌蝇的接触性信息素 15,19,23-

三甲基三十七烷释放量减少，雌蝇对雄蝇的引诱

力降低。γ 射线处理后 Sodalis 和 Wolbachia 的丰

度下降，而 Wigglesworthia 的丰度不变，雌蝇接

触性信息素的释放量保持不变，据此可推测调控

采采蝇化学通讯的是 Wigglesworthia，而不是

Wolbachia（Engl et al.，2018）。Arbuthnott 等

（2016）在黑腹果蝇的多个单雌系品系中，未发

现 Wolbachia 对果蝇交配选择行为的影响。黑腹

果蝇雄蝇对感染 Wolbachia pipientis 的雌蝇未表

现出选择偏好（Wittman and Fedorka，2015）。

感染 Wolbachia 的丽蝇蛹集金小蜂 Nasonia 

vitripennis 雌蜂的交配选择行为减弱（Chafee 

et al.，2011）。 

1.2  共生微生物调控昆虫的社会行为 

共生微生物能调控社会性昆虫社会分工相

关信息素的合成，如意大利蜜蜂 Apis mellifera

感染肠道微孢子虫后，引发信息素（Primer 

pheromone）油酸乙酯的释放量增加，蜂巢工蜂

的分化受到抑制，蜂巢不能正常觅食、稳定性遭

到破坏（Dussaubat et al.，2010）。 

共生微生物能参与社会性昆虫体表烃的合

成，从而影响宿主的社群识别。不同社群的黄胸

散白蚁 Reticulitermes speratus 的肠道菌组成差

异显著。使用抗生素饲喂改变工蚁肠道共生菌的

组成，或使用异巢白蚁的肠道菌培养基提取物处

理改变工蚁的表皮烃组成后，发现两种处理的工

蚁与同巢个体相遇后格斗行为增加，说明共生菌

改变了白蚁的表皮烃组成，进而影响宿主的社群

识别（Matsuura，2001）。同样，改变收获蚁

Pogonomyrmex barbatus 体表的微生物后，同巢

个体间的格斗和拒绝行为增加（Dosmann et al.，

2016）。在切叶蚁 Acromyrmex 和 Atta 中，真菌

产生的信息化合物能影响宿主的社群识别

（ Richard et al. ， 2007 ； Valadares and do 

Nascimento，2017）。果蝇 Drosophila bifasciata

和黑腹果蝇的肠道共生菌能调控宿主识别具有

同种经历的个体（Lize et al.，2014）。 

共生微生物能参与昆虫信息素的合成，从而

影响宿主的聚集行为。取食针叶树的小蠹虫通过

释放聚集信息素实现对寄主植物的协同进攻，在

进攻后期释放疏散信息素来降低种内竞争。虽然

这些信息化合物的前体多起源于寄主植物，经由

小蠧虫重新生物合成而来（Blomquist et al.，

2010），但共生微生物能参与合成这些信息化合

物。中欧山松大小蠹 Dendroctonus ponderosae

的肠道酵母菌 Hansenula capsulata 和 Pichia 

pinus（Hunt and Borden，1990），红脂大小蠹 D. 

valens 粪便和肠道中的细菌（Xu et al.，2015），

美国南方松大小蠹 D. frontalis 的共生真菌

SJB-133（Brand et al.，1976），云杉八齿小蠹 Ips 

typographus 的共生酵母菌 Candida molischiana

和 H. capsulata（Leufven et al.，1984）均能合成

宿主的聚集信息素或疏散信息素马鞭烯酮。然

而，无菌小蠹虫仍能产生马鞭烯酮，说明 α-萜烯

转化为马鞭烯酮的过程不一定需要微生物的参

与（Conn et al.，1984）。在其它鞘翅目昆虫中，

共生真菌产生的挥发物同样对宿主表现出引诱

或驱避活性（Davis，2015）。 

在一些聚集性昆虫中，同种昆虫粪便的挥发

物能调控聚集行为（Wertheim et al.，2005）。去

除肠道共生菌后，沙漠蝗 Schistocerca gregaria

粪便中聚集信息素组分苯酚和愈创木酚含量减

少。将从蝗虫体内分离的成团泛菌 Pantoea 

agglomerans、克雷伯氏菌 Klebsiella pneumoniae

或阴沟肠杆菌 Enterobacter cloacae 分别回接后，

粪便中酚类化合物含量恢复，说明细菌参与合成

宿主聚集信息素（Dillon et al.，2002）。同样，

德国小蠊 Blattella germanica 的粪便对若虫具有
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吸引作用，无菌蜚蠊粪便的引诱力降低。微生物

回接后，蜚蠊粪便的引诱力增加（Wada-Katsumata 

et al.，2015）。 

2  共生微生物调控昆虫化学通讯

的机制 

2.1  直接合成宿主的信息化合物 

一些与昆虫分泌物或排泄物，以及与特定分

泌腺体相关的胞外共生微生物，尤其是肠道微生

物能直接合成宿主信息素组分（ Engel and 

Moran，2013）。如 Phyllophaga obsoleta 生殖腔内

的共生菌 Klebsiella oxytoca 和 K. michiganensis 能

够合成宿主的性信息素（Rosete-Enríquez and 

Romero-López，2017）；沙漠蝗肠道内的成团泛

菌、克雷伯氏菌和阴沟肠杆菌利用食物中的香草

酸合成宿主的聚集信息素愈创木酚（Dillon and 

Charnley，2002）；薄荷叶甲 Chrysolina herbacea

肠道共生菌能利用水薄荷 Mentha aquatica 中的

萜类合成宿主的信息素（Pizzolante et al.，2017）。 

共生微生物还可以通过提供或消耗宿主信

息素合成代谢的前体物质、或必需的营养物质调

控宿主合成信息素（Tillman et al.，1999；Davis et al.，

2013）。如新西兰草地蛴螬 Costelytra zealandica

雌虫黏腺内的细菌 Morganella morganii 能分解

酪氨酸合成宿主的性信息素苯酚（Hoyt et al.，

1971；Marshall et al.，2016）；云杉八齿小蠹的共

生真菌 Grosmannia penicillata 和 G. europhioides

能利用葡萄糖在体外从头合成宿主的聚集信息

素 2-甲基-3-丁烯-2-醇（Zhao et al.，2015，2019）；

齿小蠹属 Ips 和大小蠹属 Dendroctonus 小蠹虫的

肠道共生微生物能将 α-萜烯的 3-衍生物转化成

为马鞭烯醇（Brand et al.，1975），或将宿主产

生的马鞭烯醇转化成马鞭烯酮（Brand et al.，

1976；Xu et al.，2015）。 

此外，从信息化合物的结构可推测一些昆虫

依赖于微生物合成某些信息素，如在昆虫基因组

中未发现能够催化聚酮类信息素合成的聚酮合

成酶，而一些内共生微生物能够合成该酶

（ Pankewitz and Hilker， 2008； Douglas and 

Dobson，2013），但是缺乏微生物合成相关信息

化合物的直接证据。 

2.2  间接调控宿主信息素的合成 

尽管共生微生物调控宿主信息素合成的确

凿证据很少，但已证实共生微生物能调控昆虫的

基因表达（Ezenwa et al.，2012；Combe et al.，

2014）和神经系统（Galland，2014）。昆虫被寄

生后，神经肽原编码基因的表达量发生变化（Shi 

et al.，2015），可能会影响昆虫的内分泌系统。

感染 Wolbachia 的黑腹果蝇编码保幼激素酸甲基

转移酶的 Jhamt 基因（保幼激素生物合成过程中

的一种重要调节酶）的表达量上调，说明

Wolbachia 能调控果蝇保幼激素的合成（Liu et al.，

2014）。昆虫信息素生物合成通常受保幼激素、

蜕皮激素和信息素合成激活神经肽的调控

（Tillman et al.，1999），因此，共生微生物对昆

虫内分泌系统的影响可能会从上游干预宿主信

息素的生物合成。 

一些研究初步揭示了共生微生物调控宿主

信息素合成的机制，如脂肪酸是果蝇信息素合成

的重要前体（ Tillman et al. ， 1999 ），感染

Wolbachia 的果蝇 D. paulistorum 野生型的脂肪

酸代谢相关基因 FASN1、FASN2 和 desat2 以及

参与运输信息素前体的脂肪体蛋白基因 Fbp1 和

Fbp2 表达量下调（Baiao et al.，2019）；选择免

疫、激素合成或代谢发生突变的果蝇品系，比较

病原菌 P. entomophila 感染前后果蝇信息素释放

量，发现 Imd 免疫应答途径与被感染黑腹果蝇的

信息素合成相关；使用保幼激素合成能力、转录

因子 FOXO（压力、病原体或饥饿诱导的与胰岛

素信号途径有关的基因）或压力应答途径调节因

子 p38a 缺失的果蝇突变品系，发现 FOXO 基因

参与调控被病原菌感染果蝇的信息素合成，据此

推断病原菌通过影响宿主免疫和胰岛素代谢途

径调控宿主信息素的合成（Keesey et al.，2017）。 

为提高昆虫生物合成的高效和简约性，昆虫

的免疫系统与化学通讯系统共享某些化合物。苯

醌在拟谷盗属 Tribolium 昆虫中具有多重功能。

较高浓度的苯醌类物质对拟谷盗属昆虫具有一
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定的驱避和致死活性，而低浓度时对该虫具有引

诱活性，并且能抑制病原菌（Verheggen et al.，

2007；Joop et al.，2014）。同样，蝗虫肠道共生

菌合成的苯酚类化合物具有聚集宿主和抑菌活

性 （ Dillon et al. ， 2002 ）， 瓢 虫 的 共 生 菌

Enterococcus 和 Staphylococcus 合成的甲氧基吡

嗪类物质具有防御和引诱活性（Schmidtberg 

et al.，2019）。此外，使用抗生素处理缘蝽 Thasus 

neocalifornicus 降低 Wolbachia 的丰度后，宿主

报警信息素和防御化合物的产量均降低（Becerra 

et al.，2015）。实际上，共生关系建立的过程就

是共生微生物与宿主免疫系统协同进化的过程

（Brucker and Bordenstein，2012），共生微生物

很可能通过某些共通的代谢途径影响宿主的化

学通讯系统和免疫系统。微生物调控昆虫免疫系

统已有的研究结果（Engel and Moran，2013；Joop 

et al.，2014；Florez et al.，2015）可为共生微生

物对宿主化学通讯功能的研究提供思路。 

2.3  调控宿主对信息化合物的感受 

共生微生物能调控某些宿主对信息化合物

的感受，如感染 Wolbachia 的金小蜂 Nasonia 

giraulti 雌蜂的种间交配选择水平降低，并且在

雌蜂的脑部和感受器中检测到 Wolbachia，由此

推测 Wolbachia 可能通过干预雌蜂的化学感受作

用影响雌蜂的交配选择能力（Chafee et al.，

2011）；去除脑中的 Wolbachia 后，果蝇 D. 

paulistorum 雌蝇的聚类交配行为消失，说明

Wolbachia 能调控宿主对信息素的感受作用

（Strunov et al.，2017）；感染绦虫 Hymenolepis 

diminuta 的杂拟谷盗 Tribolium confusum 的信息

素结合蛋白表达量上调（Hitchen et al.，2009）；

感染 DCV 病毒和细菌（Escherichia coli 和

Micrococcus luteus）的果蝇的信息素/气味结合蛋

白 Phk-2，Phk-3 的表达量上调（Sabatier et al.，

2003）；感染 Wolbachia 的野生型果蝇的嗅觉结

合蛋白基因 LUSH 和与快速嗅觉识别相关的酯

酶基因 Esterase 6 表达量下调（Baiao et al.，

2019）。但仍需通过进一步的实验验证共生微生

物对宿主信息化合物感受行为的调控作用。 

3  共生微生物调控昆虫化学通讯的

进化意义 

共生微生物对宿主化学通讯的调控作用对

双方都有一定的进化意义（Zhao et al.，2019）。

毫无疑问，共生微生物调控宿主化学通讯的策略

有助于自身的扩散和传播，但是对宿主适合度的

影响因共生体系而异。在互利共生体系中，共生

菌除调控宿主的交配选择行为，提高种群的交配

率和繁殖能力外，还能调控宿主的社会行为，如

昆虫的聚集、社会性昆虫的社会分工。而在偏利

共生体系中，病原菌和寄生物会对宿主产生未

知、甚至致死的作用，这对双方均产生了选择压

力（Douglas，2009）。在两类共生体系中，共生

微生物对宿主交配选择的影响为宿主种群的生

殖隔离和物种分化提供了选择压力（Brucker and 

Bordenstein，2012）。 

共生微生物与宿主的紧密联系通常是长期

协同进化的结果。因此，可以通过共生关系稳定

程度不同的共生体系的化学通讯特征推测共生

微生物-宿主化学通讯联系的进化过程。环境中

微生物的挥发物常被昆虫用来定位合适的食物

源、产卵场所和有益微生物，以及实现同种的聚

集。通常，这种引诱作用受到微生物产生的非特

异信息化合物的调控，如微生物产生信息化合物

为腐食性昆虫指示水果、树叶、动物尸体等微生

物丰富的孳生环境（Davis et al.，2013）。宿主可

将某些微生物传播到新的环境中（Christiaens 

et al.，2014；Venu et al.，2014），两者形成或多

或少的稳定共生关系，如切叶蚁、白蚁、食菌小

蠹的真菌培养行为（Mueller et al.，2005）。一旦

与宿主建立稳定的联系，共生微生物产生的信息

化合物对宿主的化学通讯和进化将产生深远的

意义（Ezenwa et al.，2012）。 

许多胞外共生微生物并非宿主生态位所特

有，可以通过水平传递传播到其它生态位。微生

物产生的挥发物吸引宿主，有助于微生物在宿主

种群和环境之间的持续传播。在该类共生体系

中，宿主利用微生物产生的信息化合物定位合适

的食物源和产卵场所，实现种群聚集，利于寻找
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配偶，充分利用资源，克服寄主植物的防御或抵

御天敌和环境的胁迫（Wertheim et al.，2005），

促进互利的微生物-宿主联系得以协同进化。仅

通过一代的食物驯化，黑腹果蝇的聚类交配行为

就可以延续 37 代。据此推测果蝇不同地理种群

取食特定食物后，肠道共生菌组成迅速的变异对

化学通讯的影响会促进不同地理种群的交配隔

离，避免不同种群间的基因交流，从而有利于新

种的形成（Sharon et al.，2011；Engl et al.，2018）。

一些寄生性微生物会给宿主造成严重的适合度

代价，如病原菌感染后会导致宿主的死亡，这会

给寄生性微生物-昆虫化学通讯联系的进化产生

选择压力，从而避免寄生微生物利用昆虫化学通

讯实现自身扩散带来的昆虫物种消亡。 

内共生菌遵循严格的垂直传播，和宿主间不

存在或存在很少的适合度矛盾，两者均从宿主的

高效化学通讯中受益。内共生菌没有产生信息素

的选择压力。然而，对于能够调控宿主生殖的内

共生菌，如Wolbachia、Spiroplasma和Arsenophonus

可能通过影响宿主的代谢途径来调控信息素的

生物合成，或影响宿主的活力来改变信息素合成

过程中的能源分配（Engl et al.，2018）。如果宿

主的内共生菌组成是动态的，或宿主的受益情况

因共生体系而异，那么宿主可以通过评估异性携

带共生菌的状态，选择与携带有益共生菌的异性

进行交配。这样可以避免内共生菌引起的胞质不

亲和、杀雄等现象（Engl and Kaltenpoth，2018），

从而提高宿主种群的适合度，使两者的互利共生

得以协同进化下去（Douglas，2009）。 

4  研究展望 

为揭示共生微生物-昆虫化学通讯的联系，

需要明确两个方面的内容：（1）特定共生微生物

对宿主化学通讯的调控作用，包括参与调控宿主

化学通讯的共生微生物的种类、宿主信息化合物

组成的变化和共生微生物调控的信息化合物对

宿主行为的影响（Engl and Kaltenpoth，2018）；

（2）共生微生物-宿主化学通讯联系的普遍性和

多态性，如在宿主不同地理种群和突变品系中是

否存在差异。相关研究结果一方面有助于系统和

深入地理解共生微生物对昆虫化学通讯的调控

作用及其进化意义，另一方面可为优化害虫信息

素诱捕技术提供理论依据。 

共生微生物-宿主化学通讯联系的研究方法

有 2 种：（1）比较带菌和无菌昆虫化学通讯的差

异，分析特定共生菌对宿主的功能。其中共生菌

去除是技术关键（Douglas and Dobson，2013）。

共生菌去除技术会对昆虫生理产生直接的影响。

此外，专性和一些兼性共生微生物的缺失也会对

宿主生理产生影响。必须通过合理的实验设计，

如微生物的回接，在无菌的环境中长期培养昆

虫，或加强食物中由专性共生微生物提供的营养

物质来排除共生菌去除技术的非预期效应

（Salem et al.，2014；Engl et al.，2018）；（2）

利用组学数据分析和论证共生微生物，特别是难

以体外培养的共生菌对宿主化学通讯的调控作

用。宏基因组学、基因组学、转录组学、蛋白组

学、代谢组学以及多组学数据联合分析将为共生

微生物对宿主化学通讯功能的研究提供更确凿

的证据（Douglas，2018）。 

最后，由于微生物对宿主化学通讯的调控仅

出现在特定的共生体系中，因此选择有研究意义

的共生体系也尤为重要。黑腹果蝇就是一个研究

肠道共生菌和宿主相互关系很好的共生体系，具

有形体小、食物简单、生活史短、突变品系多、

基因组已测序和肠道微生物组成简单的优点。可

以利用不产生体表烃的果蝇突变品系研究共生

菌调控宿主合成信息素的机制，或用嗅觉被敲除

的果蝇突变品系研究共生菌调控宿主感受信息

化合物的机制（Sharon et al.，2011）。 
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