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烟粉虱内共生菌 Rickettsia 在植物体内的 
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摘  要  【目的】 通过研究烟粉虱 Bemisia tabaci 取食传入植物体内的昆虫内共生菌种类，探明其在不

同植物中的分布形态及时空动态。【方法】 以 B 型烟粉虱、棉花、番茄、豇豆为实验材料，利用常规 PCR

检测烟粉虱取食后传入植物体内的共生菌种类；利用透射电镜（Transmission electron microscope，TEM）

检测 Rickettsia 传入植物后的分布及形态；利用 q-PCR 技术检测豇豆叶片中 Rickettsia 含量的动态变化。  

【结果】  B型烟粉虱体内含有原生共生菌Portiera、次生共生菌Rickettsia，Hamiltonella和 Hemipteriphilus，

但只检测到 Rickettsia 可经烟粉虱传入棉花、番茄、豇豆植物体内，并可在植物体内存活、转移。在 3 种

植物体内 Rickettsia 均分布于叶片韧皮部的筛管细胞中。烟粉虱、棉花、番茄组织内的 Rickettsia 形态基本

一致，但豇豆中 Rickettsia 在形态上较小而钝圆。相同数量的烟粉虱取食，在豇豆体内最先检测到 Rickettsia。

随着烟粉虱取食时间的增加，豇豆体内的 Rickettsia 含量先增加后下降；而当无烟粉虱持续取食时，一定

时间段内豇豆体内的 Rickettsia 先下降再小幅度上升，并可以在一定时间内保持不变。基于 16S rDNA 序

列的系统发育分析表明，传入棉花、番茄、豇豆叶片中的 Rickettsia 与 B 型烟粉虱体内的 Rickettsia 高度同

源。【结论】 Rickettsia 可经烟粉虱取食传入植物体内，分布并存活于韧皮部的筛管细胞中，并可在植物

不同叶片之间转移；在不同植物宿主中，Rickettsia 的形态会发生轻微变化；烟粉虱对 Rickettsia 的传播效

率受到植物种类的影响。 

关键词  烟粉虱；内共生菌；Rickettsia；水平传播；宿主昆虫；宿主植物 

The morphology and spatiotemporal dynamics of the  
Rickettsia endosymbiont transmitted by the whitefly  

Bemisia tabaci to host plants 

SHI Pei-Qiong1, 2**  XIE Li-Zhu1  XU Jin1  LIU Yuan2, 3  QIU Bao-Li2, 3*** 

(1. College of Coastal Agricultural Sciences, Guangdong Ocean University, Zhanjiang 524088, China;  

2. Key Laboratory of Bio-pesticide Innovation and Application, Guangzhou 510640, China;  

3. Engineering Technology Research Center of Agricultural Pest Biocontrol of Guangdong Province, Guangzhou 510640, China) 

Abstract  [Objectives]  To detect endosymbiont species transmitted to plants by the feeding behavior of the whitefly 

Bemisia tabaci, and the morphology and spatiotemporal dynamics of Rickettsia in different host plants. [Methods]  The 

transmission of endosymbionts by the B. tabaci B biotype into cotton, tomato and cowpea plants was investigated. 

Endosymbionts were detected by PCR and the location and morphology of Rickettsia in plants observed with TEM. Dynamic 

changes in Rickettsia titers in cowpea leaves was detected with q-PCR. [Results]  The B. tabaci B biotype is infected with the 

obligate endosymbiont Portiera and the facultative endosymbionts Rickettsia, Hamiltonella and Hemipteriphilus. Only 
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Rickettsia was transmitted to cotton, tomato and cowpea plants by B. tabaci feeding activity. Rickettsia can move between 

different plant leaves and TEM revealed that it is located in the sieve tube cells of plant phloem. The morphology of Rickettsia 

in B. tabaci, cotton and tomato leaves was similar, but it was relatively smaller and slight rounder in cowpea leaves. The titers 

of Rickettsia in cowpea plants first increased, then decreased, with increased duration of continuous feeding by B. tabaci. 

However, in cowpea plants that had been fed on by whiteflies for only 7 days it first decreased, then increased slightly, then 

remained basically unchanged. Phylogenetic analysis based on variation in the 16S rDNA sequence indicates that Rickettsia 

found in cotton, tomato and cowpea leaves is identical to Rickettsia in B. tabaci. [Conclusion]  Rickettsia can be transmitted 

to host plants by the feeding activity of B. tabaci after which it becomes localized in the sieve tube cells of phloem and can 

move between different leaves. The morphology of Rickettsia may vary slightly in different hosts, and the efficiency of 

transmission of Rickettsia varies with host plant species. 

Key words  Bemisia tabaci; endosymbiont; Rickettsia; horizontal transmission; insect host; plant host 

昆 虫 内 共 生 菌 常 被 分 为 原 生 共 生 菌

（Primary symbiont）和次生共生菌（Secondary 

symbiont）（Baumann，2005）。原生共生菌通常

可为宿主昆虫提供生长发育所必需的营养物质

（Sloan and Moran，2012），这在以植物汁液为

食的刺吸式口器昆虫中尤为普遍，比如蚜虫中的

Buchnera aphidicola、粉蚧中的Tremblaya princeps、

木虱中的 Garsonella ruddii、粉虱中的 Portiera 

aleyrodidarum 等（Baumann，2005）。昆虫的次

生共生菌，如 Wolbachia、Rickettsia 等，虽不是

宿主昆虫生长繁殖所必需的，但一系列前期研究

表明它们不但能影响宿主昆虫的适应性，如增强

宿主对天敌昆虫及病原菌、温度等的抵抗能力

（Montllor et al.，2002；Oliver et al.，2003，2005；

Scarborough et al.，2005），扩大宿主昆虫的寄主

植物范围（Tsuchida et al.，2004），而且能调控

宿主昆虫的生殖（雌性化、杀雄、胞质不亲和）

（Engelstadter and Telschow，2009）。烟粉虱

Bemisia tabaci（Gennadius）属半翅目 Hemiptera

粉虱科 Aleyrodidae 小粉虱属 Bemisia，取食植物

韧皮部，能传播多种植物病毒，是一种世界性分

布的重大蔬菜花卉害虫（Bai et al., 2019；Tang 

et al., 2020），其体内内共生菌种类丰富，包括原

生共生菌 Portiera 以及 Hamiltonella、Wolbachia、

Rickettsia、Cardinium、Arsenophonus、Spiroplasma、

Hemipteriphilus 等多种次生共生菌（Gottlieb 

et al.，2008；Bing et al.，2013；Tang et al.，2018）。 

原生共生菌与宿主昆虫有着严格的协同进

化关系（Moran et al.，2008；Kaiser et al.，2010），

通常呈母系垂直传播，即由雌性带菌昆虫传给后

代；而次生共生菌与宿主昆虫没有明显的协同进

化关系（Ratzka et al.，2011），在垂直传播之外

还能进行水平传播（Caspi-Fluger et al.，2012）。

目前已知的水平传播途径主要有寄生蜂介导的

水平传播、两性交配介导的水平传播及植物介导

的水平传播（Moran and Dunbar，2006；Chiel 

et al.，2009；Caspi-Fluger et al.，2012；Ahmed 

et al.，2015）。在植物介导的水平传播方面，已

有研究表明，Wolbachia、Rickettsia 等能够通过

寄主植物在烟粉虱等不同昆虫个体之间传播

（Sintupachee et al.，2006；Caspi-Fluger et al.，

2012；Li et al.，2017a，2017b）。植物可作为昆

虫内共生菌的桥梁宿主，然而，昆虫内共生菌进

入植物体内之后，其在植物中的形态分布及含量

动态变化规律等尚不清楚，传入植物体内的昆虫

内共生菌与宿主植物的互作影响我们也不得而

知。 

本研究利用 PCR 技术首先检测烟粉虱 B 生

物型体内共生菌的主要种类，然后通过透射电镜

（TEM）对比 Rickettsia 在棉花、番茄与豇豆 3

种不同寄主植物体内的分布形态，并利用 q-PCR

检测 Rickettsia 在豇豆叶片内含量的时空动态变

化。研究结果可为今后深入研究昆虫内共生菌的

水平传播途径提供参考，也可为研究植物与昆虫

内共生菌的互作关系奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

供试植物：干净无病虫的棉花、番茄与豇豆
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植株，品种分别为鲁棉研 32 号（山东棉花研究

中心）、新金丰 1 号（广州长合种子有限公司）

和丰产 2 号油青豆角（广东省农业科学院蔬菜研

究所）。自然条件下，将供试植物种植于预先加

入灭菌后的营养土的干净花盆（直径 15 cm）中，

生长期间将花盆置于干净的不锈钢养虫笼

（60 cm×60 cm×60 cm）内，棉花和番茄苗长至

6-8 叶期时用于实验，豇豆苗长至 4-6 叶期时用

于实验。 

供试昆虫：以 B 型烟粉虱为供试昆虫，原始

种群于 2015 年采自广州。前期研究表明该 B 型

烟粉虱种群感染的内共生菌有原生共生菌

Portiera，次生共生菌 Rickettsia、Hamiltonella

以及 Hemipteriphilus（Shi et al.，2018）。供试昆

虫以干净无病虫的棉花植株为寄主植物进行继

代饲养，并将其置于不锈钢纱网养虫笼内以避免

其它昆虫混入。饲养场所为人工气候室，温度为

（28±1）℃，湿度为 70%-80%，每日光照时长

为 14 h。 

1.2  实验方法 

1.2.1  烟粉虱内共生菌阳性植物样品的接种  参

考 Caspi-Fluger 等（2012）的方法并做轻微改变，

具体为取干净无病虫的植物，将其中 1-2 片完全

展开的叶片用尼龙网袋（10 cm×15 cm，70 目）

罩住，之后将盆栽植物置于养虫笼内供 B 型烟

粉虱取食 15 d，使烟粉虱通过刺吸取食将其体内

的共生菌传至植物叶片，该叶片为后续研究中用

于检测的叶片。 

1.2.2  植物中烟粉虱内共生菌的 PCR 检测   为

了检测经烟粉虱取食传至植物体内的共生菌种

类，待植物被烟粉虱取食 15 d 后，以被罩叶片

为材料，沿主脉取约 0.1 g 植物组织，用植物组

织基因组 DNA 提取试剂盒（天根，北京）提取

棉花、番茄和豇豆植物的基因组 DNA，利用 PCR

技术检测 3 种植物叶片中共生菌的具体种类，相

关共生菌的特异性引物见表 1。PCR 反应体系为

25 μL：10×PCR buffer（Mg2+plus）5 μL、dNTPs

（2.5 mmol·L－1）4 μL、Taq DNA 聚合酶（5 U/μL）

0.5 μL、上下游引物（20 μmol·L－1）各 1 μL、模

板 DNA 1 μL、ddH2O 37.5 μL。反应程序为：94 ℃ 

2 min；94 ℃ 30 s，退火 45 s，72 ℃ 90 s（30

次循环），最后 72 ℃ 5 min。PCR 扩增完成后，

取 5 μL 扩增产物进行 1%琼脂糖凝胶电泳检测，

以 Rickettsia 阳性烟粉虱为阳性对照，ddH2O 为

阴性对照。 

为了进一步确定传入植物叶片中的烟粉虱

内共生菌是否存活，采用植物组织 RNA 提取试

剂盒（天根，北京）提取上述植物被罩叶片的总

RNA，采用逆转录试剂盒 PrimerScriptTMⅡ1st 

Strand cDNA Synthesis Kit（Takara，北京），按

照试剂盒说明书以植物总 RNA 为模板合成

cDNA。以 cDNA 为模板扩增 Rickettsia 的引物信

息见表 1，扩增程序为 94 ℃ 2 min；94 ℃ 30 s，

58℃ 45 s，72 ℃ 90 s（30 次循环），最后 72 ℃ 

5 min。 
 

表 1  用于普通 PCR 检测的烟粉虱内共生菌引物 

Table 1  The PCR primers and protocols for endosymbionts detection 

内共生菌 
Endosymbiont 

基因 
Gene 

引物序列（5-3） 
Primer sequence (5-3) 

片段大小（bp） 
Size range (bp) 

退火温度（℃） 
Annealing temperature

Portiera a 16S rDNA F: TGCAAGTCGAGCGGCATCAT 
R: AAAGTTCCCGCCTTATGCGT 

1 000 60 

Rickettsia b 16S rDNA F: GCTCAGAACGAACGCTATC 
R: GAAGGAAAGCATCTCTGC 

900 58 

Hamiltonella c 16S rDNA F: TGAGTAAAGTCTGGAATCTGG
R: AGTTCAAGACCGCAACCTC 

700 52 

Hemipteriphilusd 16S rDNA F: GCTCAGAACGAACGCTRKC 
R: TTCGCCACTGGTGTTCCTC 

700 60 

a 序列参考自 Zchori-Fein and Brown（2002）；b 序列参考自 Gottlieb 等（2006）；c 序列参考自 Chiel 等（2007）；d 序

列参考自 Bing 等（2013）。 
a sequences obtained from Zchori-Fein and Brown (2002); b sequences obtained from Gottlieb et al. (2006); c sequences 
obtained from Chiel et al. (2007); d sequences obtained from Bing et al. (2013). 
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1.2.3  Rickettsia 的 TEM 检测  取上述烟粉虱

取食的棉花、番茄与豇豆叶片主脉用于 TEM 制

片，已感染有 Rickettsia 的烟粉虱为阳性对照，

干净植物为阴性对照。TEM 制样具体步骤为：

将烟粉虱雌成虫以及约 0.3 cm 长的叶片主脉，

放入 4%戊二醛溶液中室温固定 3 h 后置于 4 ℃

保存过夜；磷酸缓冲液漂洗 4 次，每次 10 min；

依次用 30%、50%、70%、80%和 90%的乙醇脱

水，每次 10 min，之后用 100%乙醇脱水 2 次，

每次 15 min；用 100%丙酮脱水 2次，每次 15 min；

依次用不同体积比例的丙酮∶树脂（3∶1，1∶1，

1∶3）溶液漂洗，每次 15 min，之后纯树脂漂洗

30 min；纯树脂包埋；切片机切片；上机观察。 

1.2.4  Rickettsia 在不同植物中的传播效率   选

用干净无虫的棉花、番茄、豇豆植株，每株选取

一片完全展开的中部叶片，用夹叶接虫盒（直径

6 cm，高 4 cm）接入初羽化的 B 型烟粉虱雄虫

60 头，分别于接虫后的第 3 天、第 5 天和第 7

天移除接入的烟粉虱，选取接虫盒内的植物组

织，沿着叶片主脉并以此为中心线切取 0.1 g 植

物组织（约长 4 cm×宽 1 cm），PCR 检测接虫区

域 是 否 感 染 有 Rickettsia 。 DNA 的 提 取 及

Rickettsia 检测方法同 1.2.2 所述。分别记录第 3

天、第 5 天和第 7 天每种植物中 Rickettsia 的检

出率。实验设置 3 个生物学重复，每个重复中每

种植物处理 10 株。 

1.2.5  植物叶片中 Rickettsia 含量的动态变化   

选取豇豆为寄主植物，使用 q-PCR 检测 Rickettsia

传入植物后，随时间推移其在植物体内的含量变

化。实验设置 2 个处理组进行含量检测：（1）不

去虫处理组：挑取干净的豇豆叶片，用夹叶接虫

盒（直径 6 cm，高 4 cm）将叶片固定，并接入

30 对初羽化的 Rickettsia 阳性烟粉虱；接虫后第

7、14、21、28、35 天于接虫叶片的未接虫区域

（接虫盒以外的部分叶片），从接虫盒边缘起，

沿着叶片主脉并以此为中心线切取 0.1 g 植物组

织（约长 4 cm×宽 1 cm）提取基因组 DNA，每

个时间段 3 个生物学重复。（2）去虫处理组：豇

豆叶片处理同不去虫处理组，接虫盒中接入 60

头初羽化的 Rickettsia 阳性烟粉虱雄虫；7 d 后移

除烟粉虱，并于接虫后第 7、10、12、14、16、

18 天，选取接虫盒内的植物组织，沿着叶片主

脉并以此为中心线切取 0.1 g 植物组织（约长 4 

cm×宽 1 cm）提取基因组 DNA，每个时间段 3

个生物学重复。 

豇豆叶片基因组 DNA 的提取方法同 1.2.2

中采用的植物基因组 DNA 提取方法。以

Rickettsia 的柠檬酸合酶基因（Citrate synthase，

gltA ）为目的基因进行特异性扩增（ F: 5- 

CGGATTGCTTTACTTAC-3，R: 5-AAATACG-

CCACCTCTA-3）（Pan et al.，2013），内参基因

为豇豆的 VuPp2A 基因（F: 5-CATTGTTGAGC-

TTGCTGAGG-3；R: 5-GAGCACC AAGCTTG-

TCATCA-3）（Da Silva et al.，2015）。定量 PCR

的反应体系共 10 μL，含有 5 μL Thunderbird 

SYBR Green PCR mix，上下游引物各 0.5 μL

（10 μmol·L－1），DNA 模板 2 μL，ddH2O 2 μL。 

1.2.6  烟粉虱及植物体内共生菌的系统发育分

析  为了进一步验证传入植物的 Rickettsia 与烟

粉虱体内的 Rickettsia 的同源性，将 1.2.2 中的扩

增产物用 OMEGA 公司的琼脂糖凝胶 DNA 回收

试剂盒纯化回收。回收产物交由美吉生物技术有

限公司（上海），通过 ABI PRISMTM 3730XL 自

动测序分析仪进行双向测定。将所得序列与实验

中 Rickettsia 阳性烟粉虱体内 Rickettsia 的 16S 

rDNA 扩增序列进行比对。同时，从 GenBank 中

下载属于不同群组的 Rickettsia 16S rDNA 序列

为参考（表 2），连同本研究中的 Rickettsia 序列，  
 

表 2  Rickettsia 系统发育分析参考序列 

Table 2  Reference sequences used in  
Rickettsia phylogenetic analysis 

组  
Group

宿主  
Host 

GenBank
登录号

GenBank 
accession

Adalia 二星瓢虫 Adalia bipunctata FJ609401 

Adalia 十星瓢虫 Adalia decempunctata FJ609404 

Orientia 纤恙螨 Leptotrombidium sp. U17256 

Typhus 人蚤 Pulex irritans NR 036948

Typhus 未知 Unknown L36221 

Meloidae 芫菁 Meloidae species FJ609389 

Bellii 烟粉虱 Bemisia tabaci MH908685

Torix 膨蛭 Torix tagoi AB066351
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利用 MEGA 5.0 软件，采用 Kimura 2-parameter

距离模型邻接法（Neighbor-Joining，NJ）构建系

统发育树，各分支置信度（Bootstrap）均设置为

1 000 次。 

1.3  数据处理 

用实时荧光定量 PCR 仪自带软件 Bio Rad 

CFX Manager 进行 qPCR 数据归一化处理；用   

2－ΔΔCt 法计算共生菌的相对表达量；利用 SPSS 

18.0 计算各组实验数据的平均值和标准误，并进

行方差分析（Foster et al.，2005）；使用 Sigmaplot 

10.0 进行作图，误差线为标准误。 

2  结果与分析  

2.1  烟粉虱取食将 Rickettsia 传入植物叶片 

本研究中 B 型烟粉虱种群感染有原生共生

菌 Portiera 及次生共生菌 Rickettsia，Hamiltonella

以及 Hemipteriphilus，以这 4 种共生菌的特异性

引物进行扩增，在烟粉虱取食后的番茄、棉花、

豇豆叶片中均仅扩增出 Rickettsia 的特异性片段

（图 1：A）。由于 Rickettsia 是在非烟粉虱直接

取食的叶片中检测到，所以这也说明，经烟粉虱

取食传入植物的 Rickettsia 能够在植物体内转

移。以 cDNA 模板进行 Rickettsia 的特异性扩增，

在棉花、豇豆、番茄中均扩增出 Rickettsia 目的

条带（图 1：B），说明经烟粉虱取食传入植物叶

片中的 Rickettsia 在植物体内可以存活。 

2.2  Rickettsia 在不同宿主体内的形态 

Rickettsia 呈杆状，大小约 0.5 μm×2 μm，形

状多不规则。本实验通过透射电镜在 Rickettsia

阳性的烟粉虱腹部（图 2：A）、阳性番茄叶片（图

2：B）、棉花叶片（图 2：C）、豇豆叶片（图 2：

D）的韧皮部细胞中均观察到该杆状细菌（图 2），

而阴性对照中未观察到该细菌。从图 2 中可以看

出，在棉花和番茄中，Rickettsia 的形状与烟粉

虱体内的基本一致，但在豇豆叶片中，Rickettsia

在形态上更显钝圆，长度也较短。 

2.3  Rickettsia 在不同植物中的传播效率 

释放烟粉虱取食棉花、番茄、豇豆叶片，检

测接虫后不同时间段 Rickettsia 在以上 3 种植物

叶片上的感染情况，结果如表 3 所示。相同数量

（60 头）的烟粉虱取食 3 种植物后，在豇豆上

取食 3 d 即可在叶片中检测到 Rickettsia，在棉花 
 

 
 

图 1  PCR 检测植物叶片中的 Rickettsia 

Fig. 1  Rickettsia in plants detected by PCR 

A. 以植物 DNA 为模板进行扩增；泳道 1，2：番茄中的 Rickettsia；泳道 3，4：豇豆中的 Rickettsia； 

泳道 5-7：棉花中的 Rickettsia；泳道 8：烟粉虱体内的 Rickettsia；泳道 9：ddH2O；B. 以 cDNA 模板进行扩增； 

泳道 1：棉花中的 Rickettsia；泳道 2：番茄中的 Rickettsia；泳道 3，4：豇豆中的 Rickettsia； 

泳道 5：烟粉虱体内的 Rickettsia；泳道 6：ddH2O；M：DNA marker。 

A. PCR products using plant DNA as the templates; 1, 2: Rickettsia in tomato; 3, 4: Rickettsia in cowpea; 5-7: Rickettsia in 
cotton; 8: Rickettsia in whitefly; 9: ddH2O; B. PCR products using cDNA as the templates; 1: Rickettsia in cotton;  

2: Rickettsia in tomato; 3, 4: Rickettsia in cowpea; 5: Rickettsia in whitefly; 6: ddH2O; M: DNA marker. 
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图 2  烟粉虱腹部及植物叶片韧皮部筛管细胞中的 Rickettsia 

Fig. 2  Rickettsia in whitefly abdomen and phloem sieve tube cells of plants 

A. 烟粉虱腹部；B. 番茄叶片；C. 棉花叶片；D. 豇豆叶片。R：Rickettsia；M：线粒体；CW：细胞壁；V：液泡。 

A. Whitefly abdomen; B. Tomato leaf; C. Cotton leaf; D. Cowpea leaf. R: Rickettsia;  
M: Mitochondria; CW: Cell wall; V: Vacuole. 

 

表 3  Rickettsia 在豇豆、番茄和棉花 3 种植物中不同时间段的感染率 

Table 3  Infection rates of Rickettsia in cowpea, tomato and cotton plants at different periods 

植物叶片中 Rickettsia 的检出率（%） Rickettsia detection rates in plant leaves 植物 
Plants 3 d 5 d 7 d 

棉花 Cotton 0 b 46.67±3.333 c 90.00±5.774 a 

番茄 Tomato 0 b 66.67±3.333 b 100 a 

豇豆 Cowpea 46.67±3.333 a 93.33±3.333 a 100 a 

同列数据后标有不同小写字母表示在 0.05 水平上差异显著。 

Different lowercase letters in the same column of data indicate significant difference at the 0.05 level. 
 

和番茄叶片中第 5 天才能检测到 Rickettsia 的存

在，而且棉花叶片中的检出率要低于番茄叶片；

在第 7 天所有的豇豆和番茄接虫叶片均能检测

到 Rickettsia。结果表明在以上 3 种植物中，烟

粉虱更易将 Rickettsia 传入豇豆叶片，番茄叶片

次之，棉花叶片最慢。 

2.4  Rickettsia 在植物体内的动态变化 

两组处理中，豇豆叶片中 Rickettsia 的含量

变化如图 3 所示。由图 3 可知，在不去虫处理组

中，接入 30 对烟粉虱取食后，接虫后的 7-28 d

中，传入豇豆叶片的 Rickettsia 呈先增加后减少

的趋势，在 14 d 达到最大。在去虫处理组中，

接虫 7 d 后将烟粉虱移除，传入豇豆叶片中的

Rickettsia 随时间的推移其含量先下降，之后有

一个小幅度回升保持平稳的趋势。总体来讲，相

同时间段内去虫组处理中叶片的 Rickettsia 的含 

量要低于不去虫处理组。 
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2.5  烟粉虱与植物体内 Rickettsia 的系统关系

分析 

通过 PCR 扩增，获得了本研究中 B 型烟粉

虱所感染的 Rickettsia，以及经 B 型烟粉虱取食

传入棉花、番茄、豇豆体内的 Rickettsia 16S rDNA

序列，与从 GenBank 中下载的 8 条 Rickettsia 16S  

rDNA 序列一起构建了系统关系树（图 4）。结果

表明，B 型烟粉虱感染的 Rickettsia 属于 Bellii

群组，经烟粉虱取食传入棉花、番茄、豇豆体内

的 Rickettsia 与 B 型烟粉虱体内的 Rickettsia 同源

性为 100%，说明棉花、番茄、豇豆体内的

Rickettsia 是由 B 型烟粉虱取食传入的，并且

Rickettsia 具有高度的保守性。 

 

 
 

图 3  不同处理豇豆叶片中 Rickettsia 含量变化趋势 

Fig. 3  The change trends of Rickettsia titers in cowpea leaves with different treatments 

A. 不去虫处理组；B. 去虫处理组。柱子标有不同小写字母表示在 0.05 水平上差异显著。 

A. Leaves with whitefly continuously feeding; B. Leaves that whitefly removed after 7 days feeding. Histograms with 
different lowercase letters indicate significant difference at the level 0.05. 

 

 
 

图 4  研究中不同来源的 Rickettsia 的同源关系比较 

Fig. 4  The phylogenetic analysis of Rickettsia from different hosts 
 

 

3  讨论 

Sintupachee 等（2006）通过对南瓜上的烟粉

虱、飞虱 Nisia nervosa，跳甲 Phyllotreta sp.以及

盲蝽Halticus minutus体内Wolbachia系统发育关

系的研究，率先提出植食性昆虫体内感染的内共 
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生菌系统遗传关系非常接近，植物有可能作为介

体促进昆虫内共生菌在不同宿主之间的水平传

播这一假设。Caspi-Fluger 等（2012）和 Li 等

（2017b）随后也证明了烟粉虱通过取食可将

Rickettsia 传入棉花等寄主植物。本研究中所用

的 B 型烟粉虱感染有原生共生菌 Portiera 和次

生 共 生 菌 Rickettsia ， Hamiltonella 以 及

Hemipteriphilus，我们发现在烟粉虱取食一段时

间后，利用常规 PCR 检测以上共生菌在棉花、

番茄、豇豆叶片内的传入情况，结果仅检测到

Rickettsia 的特异性条带。究其原因，不同昆虫

内共生菌在宿主昆虫体内的分布形式有所不同，

例如在烟粉虱体内，Portiera、Hamiltonella 分布

于特定的含菌细胞中（Gottlieb et al.，2008），而

Rickettsia 的分布形式、分布位置多样，除分布

于含菌细胞内，还分布于血淋巴、唾液腺等中

（Gottlieb et al.，2006；Li et al.，2017b；Shi et al.，

2018）。Portiera、Hamiltonella 以及 Hemipteriphilus

未能在植物体内检测到，或许是因为其限制性的

分布于含菌细胞中。本研究中我们验证了

Rickettsia 经烟粉虱的取食介导，可以进入到多

种植物体叶片内，因此我们推测多数寄主植物都

可能成为 Rickettsia 等昆虫内共生菌的桥梁宿

主，从而进一步促进了昆虫内共生菌在不同昆虫

宿主中的感染与传播。 

本研究结果表明，经烟粉虱传入棉花、番茄、

豇豆叶片中的 Rickettsia 分布于植物韧皮部的筛

管细胞中，且每个筛管细胞中仅观察到单个细

菌。郝晓娟（2010）研究表明，维管束系统中的

植物内生细菌数量均较低，如果存在大量细菌将

导致维管束系统的堵塞，进而引起植物患病。在

本研究中，Rickettsia 在筛管细胞中数量较少，

没有观察到 Rickettsia 对棉花、番茄、豇豆的细

胞壁及胞间层有破坏作用，这可能是 Rickettsia

传入植物后，不引起显著的植物病害症状的原因

之一。Rickettsia 同柑橘黄龙病病原菌 Candidatus 

Liberibacter asiaticus（CLas）一样，目前还无法

实现体外培养，在植物体内它们均限制性地分布

于植物的韧皮部，而 CLas 在植物单个筛管细胞

中可存在数个，且能够破坏植物的细胞壁及筛管

细胞的胞间层（Shokrollah et al.，2010）。 

由于 Rickettsia 是在非烟粉虱直接取食的叶

片中检测到的，这也说明，经烟粉虱取食传入植

物的 Rickettsia 能够在植物体内转移，之所以能

够这样，或许是因为 Rickettsia 限制性地分布于

植物的筛管细胞中，进而借韧皮部同化物的运输

而在植株体内转移。在 Rickettsia 的形态方面，

烟粉虱、棉花、番茄中的 Rickettsia 在形态、大

小上较一致，在豇豆叶片中则更小、更钝圆一些，

这是否是 Rickettsia 对不同植物做出的一种适应

性反应，亦或是因为豇豆的叶片组织不同于棉花

和番茄的叶片组织，还有待进一步研究。 

Li 等（2017b） 及安璇等（2015）的前期研

究发现，在植物中检测出 Rickettsia 的时间与寄

主植物上取食烟粉虱种群数量密切相关，取食植

物的烟粉虱数量越多，越早在植物体内检测到

Rickettsia。除此之外，Rickettsia 在植物中的最

早检出时间还受到烟粉虱种类的影响，相同数量

的 B 型与 Q 型烟粉虱相比，在 B 型烟粉虱取食

的叶片中最先检测到 Rickettsia（Li et al.，2017b）。

在本研究中，相同数量的 B 型烟粉虱取食，最

早在豇豆叶片中检测到 Rickettsia，这就说明植

物本身也会影响到 Rickettsia 的传入，产生这种

影响是烟粉虱在不同寄主植物上的取食量、繁殖

量、Rickettsia 的传入量不同，还是植物韧皮部

汁液的营养成分及含量不同，或者是植物防御反

应的力度有所不同，还需要进一步研究。 

本文用 q-PCR 检测了 Rickettsia 经烟粉虱取

食传入豇豆后，在豇豆体内含量的时空动态。总

体来说，随着时间的推移，Rickettsia 并不会在

植物体内持续增加，但也不会迅速死亡，它与植

物之间或许存在着一种平衡，正是这种平衡使得

植物成为其桥梁宿主，从而促进自身在不同昆虫

间的水平传播。 
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