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基于单分子实时测序（SMRT Cell）的南美 

番茄潜叶蛾幼虫肠道细菌多样性分析* 
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摘  要  【目的】 为了弄清南美番茄潜叶蛾 Tuta absoluta (Meyrick) 幼虫肠道细菌的组成结构及多样性，

为其综合防治研究提供理论依据。【方法】 采用单分子实时测序技术（SMRT Cell）对南美番茄潜叶蛾 3

龄幼虫肠道细菌 16S rDNA 全长进行测序分析。【结果】 从南美番茄潜叶蛾 3 龄幼虫肠道样本中共测得

25 903 条 Effective- CCS，聚类为 134 个 OTU，共注释到 14 门 22 纲 53 目 75 科 103 属 118 种的细菌。其

中，变形菌门（Proteobacteria）为优势菌门，占 93.95%，欧文氏菌属（Erwinia）为优势菌属，占 91.82%，

Erwinia iniecta 为优势种，占 91.82%，其余种类的相对丰度均低于 1%。南美番茄潜叶蛾 3 龄幼虫肠道细

菌多样性指数 ACE、Chao1、Simpson 和 Shannon 指数分别为 77.308±13.489、77.821±12.771、0.156±0.039

和 0.835±0.190。【结论】 南美番茄潜叶蛾 3 龄幼虫肠道细菌的群落物种组成丰富，其中 Erwinia iniecta

为优势种。该研究结果可为南美番茄潜叶蛾幼虫肠道细菌功能的挖掘及该害虫综合防治研究提供理论依据。 

关键词  番茄潜叶蛾；肠道细菌；多样性；16S rDNA；单分子实时测序技术 

Diversity of the gut bacteria biome of Tuta absoluta  
(Lepidoptera: Gelechiidae) larvae based on  

single-molecule real-time sequencing（SMRT Cell） 
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Abstract  [Objectives]  To investigate the community structure and diversity of the gut bacteria of Tuta absoluta larvae. 

[Methods]  Single-molecule real-time sequencing techniques were used to sequence all regions of the bacterial 16S rDNA 

gene in the gut of third instar T. absoluta larvae. [Results]  A total of 25 903 Effective-CCS and 134 OTUs were obtained and 

annotated into 14 phyla, 22 classes, 53 orders, 75 families, 103 genera and 118 species. The main phyla, genera and species 

were Proteobacteria (93.95%), Erwinia (91.82%) and Erwinia iniecta (91.82%); other species comprised less than 1% of the 

total. Ace, Chao1, Simpson and Shannon indices were 77.308±13.489, 77.821±12.771, 0.156±0.039 and 0.835±0.190, 

respectively. [Conclusion]  The gut bacterial community of third instar T. absoluta larvae has high species diversity and the 



·816· 应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology 59 卷 

 

 

dominant species is E. iniecta. These results could provide a theoretical basis for investigating gut bacterial function and for 

the comprehensive control of T. absoluta larvae. 

Key words  Tuta absoluta; gut bacteria; diversity; 16S rDNA; single-molecule real-time sequencing 

南美番茄潜叶蛾 Tuta absoluta（Meyrick），

隶属于鳞翅目 Lepidoptera 麦蛾科 Gelechiidae，

又名番茄潜叶蛾、番茄麦蛾。原产于南美洲秘鲁，

目前已在南美洲、欧洲、非洲、中美洲和亚洲的

80 多个国家和地区发生（Desneux et al.，2010；

Biondi et al.，2017）。该虫寄主植物广泛，有 9

科（茄科、豆科、锦葵科、苋科、藜科、菊科、

旋花科、十字花科和禾本科）约 40 种/属（Desneux 

et al.，2010；张桂芬等，2020）。2017 年 8 月，

在我国新疆维吾尔自治区伊犁哈萨克自治州露

地鲜食番茄上首次发现（张桂芬等，2019），2018

年 3 月在云南临沧发现其危害（张桂芬等，2020)。

南美番茄潜叶蛾是威胁全球番茄生产最严重害

虫之一，不仅直接取食为害温室和露天的番茄，

还可传播植物病菌引起间接侵害，造成番茄产量

和品质严重下降，经济损失可达 50%-100%（马

菲等，2011；张润志，2019）。 

昆虫肠道中栖息的微生物群体数量极其庞

大，包括一些病毒、古细菌、细菌、真菌以及原

生动物等（梅承等，2018），其中细菌约占 90%

左右，它们与宿主相互依赖、相互影响并共同进

化（周帆等，2020）。昆虫的肠道可为微生物提

供栖息场所和所需养料，而肠道微生物可帮助昆

虫宿主消化分解食物中大分子物质以及合成某

些昆虫寄主所需的营养物质（Salem et al.，2014；

郑亚强等，2017），并参与宿主免疫防御、解毒

和抗药性（Kikuchi et al.，2012；张云骅等，2019；

Chen et al.，2020），影响宿主寿命及发育周期、

宿主的交配与繁殖能力和参与宿主的寄主选择

（Mclean et al.，2011；Storelli et al.，2011），降

低宿主的寄主植物对宿主的防御能力等（Chen 

et al.，2019），从而有利于宿主的生存繁衍。肠

道微生物与昆虫宿主之间的相互依赖的关系，也

为害虫防治提供了一个可供选择的突破口。因

此，昆虫肠道微生物已经受到众多研究者的广泛

关注。 

传统肠道微生物研究方法主要是在体外从

样本中分离获得单一菌株，纯培养后进行鉴定分

析，然而纯培养技术能获得的细菌仅占自然界细

菌的一小部分，低估了正常菌群的种类和数量，

影响肠道细菌群落多样性的判断（梅承等，2018）。

16S rRNA 基因是存在于所有原核生物细胞中，

其片段大小适中，序列具有保守性和高变性的特

点，是细菌鉴定的一个重要指标，已经成为细菌

鉴定最普遍的方法（郑艺等，2014）。随着高通

量测序及数据分析技术的发展，16S rRNA 基因

扩增子测序技术已经用于很多昆虫的肠道细菌

多样性研究，如鳞翅目小菜蛾 Plutella xylostella、

马铃薯块茎蛾 Phthorimaea operculella 和草地贪

夜蛾 Spodoptera frugiperda（夏晓峰，2014；徐

天梅等，2020；Zheng et al.，2020）、双翅目泽

兰实蝇 Procecidochares utilis（张某等，2016）、

鞘翅目赤拟谷盗 Tribolium castaneum 和松墨天

牛 Monochamus alternatus 等（王争艳等，2020；

陈宏健等，2021）。近年来，在第一代和第二代

测序的基础上，第三代测序技术（单分子 DNA

测序技术）被开发出来并广泛被使用（Treffer and 

Deckert，2010）。单分子实时测序技术具有超长

读长、测序周期短、无需模板扩增和直接检测表

观修饰位点等特点，而且在细菌鉴定过程中可将

大多数种类鉴定到种水平，这些优势为研究者提

供了新的选择（柳延虎等，2015）。 

因此，本研究利用单分子实时测序技术对南

美番茄潜叶蛾 3 龄幼虫肠道细菌的群落结构进

行分析，为进一步揭示南美番茄潜叶蛾肠道细菌

在宿主生理生化中的作用机制及其防治提供理

论依据。 

1  材料与方法 

1.1  供试虫源 

南美番茄潜叶蛾幼虫采集于昆明市北郊云

南农业大学（102°74ʹ89ʺ E，25°13ʹ16ʺ N，海拔 

1 937 m）番茄种植温室内。在实验室于室温条
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件下，将“寿禾粉冠”番茄植株置于 1 m×1 m×1 

m 的尼龙网养虫笼中，在植株上继代饲养 3 代，

建立室内稳定种群。 

1.2  肠道解剖 

取健康的南美番茄潜叶蛾 3 龄幼虫 50 头，

重复 3 次，共 150 头，置于无菌培养皿中饥饿处

理 8 h。在超净工作台中进行解剖，解剖前先将

超净工作台台面清洗干净，所有解剖器具用 75%

酒精消毒，再用紫外灯照射处理 30 min 以上。

解剖前将南美番茄潜叶蛾幼虫于﹣20 ℃冷冻

2-3 min，待其麻痹后，用无菌水冲洗 2 次，每次

1 min，75%酒精消毒 20 s，最后用无菌水冲洗 2

次，每次 1 min（Zheng et al.，2020）。取出后放

置于无菌洁净的培养皿中，用无菌镊子从虫体尾

部取出肠道，将内容物溶于装有 1 mL 无菌 PBS

缓冲液的离心管中，置于﹣80 ℃冰箱保存备用。 

1.3  DNA 提取和建库测序 

肠道微生物总 DNA 的提取，参照 QIAamp 

DNA Stool Mini kit 试剂盒说明书进行。提取

DNA 样品进检测合格后，进行建库测序，根据

16S rDNA 全长引物合成带有 Barcode 的特异引

物，进行 PCR 扩增并对其产物进行纯化、定量

和均一化形成测序文库（SMRT Cell），建好的文

库先进行文库质检，质检合格的文库用 PacBio 

Sequel 进行测序。测序由北京百迈客生物科技有

限公司完成。 

1.4  数据分析 

原始下机 subreads，使用 SMRT Link v8.0 软

件，按照 minPasses≥5，min Predicted Accuracy ≥ 

0.9 进行识别校正得到列出 CCS 的中文（Circular 

consensus sequencing，CCS）序列（SMRT Link，

version8.0），然后使用 lima（v1.7.0）软件，通

过 barcode 序列识别不同样品的 CCS 序列，使用

cutadapt v2.7（错误率 20%）识别正向引物与反

向引物，丢弃掉不包含引物的 CCS 序列，最后

对 CCS 长度进行过滤，丢弃不满足长度阈值

（1 200-1 650 bp）的序列，使用 UCHIME v4.2

软件，鉴定并去除嵌合体序列，得到高质量的

CCS 序列。使用 Usearch 软件 Reads 在 97.0%的

相似度水平下进行聚类，获得 OTU。以 SILVA

为参考数据库使用朴素贝叶斯分类器结合比对

的方法对 OTU 进行分类学注释，利用 QIIME2

软件对多样性指数进行计算，利用 R 语言 ggplot

软件包绘制肠道细菌群落结构图。 

2  结果与分析 

2.1  测序数据质量评估 

采用单分子实时测序（SMRT Cell）的方法

对取食番茄的南美番茄潜叶蛾的 3 龄幼虫肠道

微生物进行了测序分析，共获得 29 321 条 Raw 

CCS 序列，平均每样品获得 9 773 条 CCS 序列

（表 1）。对 Clean CCS 进行 Barcode 识别，长度

过滤，去除嵌合体后，3 个样品共获得 25 903 条

Effective-CCS。基于 Effective-CCS 序列进行了

OTU 的划分，3 个样品共获得 134 个 OTU。 

从稀释曲线来看（图 1），3 个南美番茄潜叶

蛾肠道样品的细菌 OTU 数量随着测序条数的加

大，趋于平缓，样品中的细菌种类并不会随测序数

量的增加而显著增多，说明测序质量较好，测序数

据量能反映样本中绝大多数的细菌多样性信息。 
 

表 1  南美番茄潜叶蛾幼虫 3 个肠道样品测序数据统计 

Table 1  Sequencing data of 3 gut samples of Tuta absoluta larvae 

样品 

Samples 

原始序列数 
Raw CCS 

去除引物后序列数
Clean CCS 

有效序列数
Effective CCS

平均序列长度（bp）
Average length (bp)

有效序列比例（%） 
Effective sequence ratio (%)

TU1 13 013 11 571 11 487 1 465 88.27 

TU2 8 185 7 195 7 100 1 466 86.74 

TU3 8 123 7 390 7 316 1 464 90.07 

表 1 中 TU1-TU3 代表样品的 3 个重复。 

TU1-TU3 represents 3 replicates of the sample. 
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图 1  南美番茄潜叶蛾幼虫肠道细菌组成稀释曲线 

Fig. 1  Rarefaction curves of the observed species  
of gut bacteria of Tuta absoluta larvae 

TU1-TU3 代表样品的 3 个重复。 

TU1-TU3 represents 3 replicates of the sample. 

 

2.2  Alpha 多样性分析 

Alpha 多样性（Alpha diversity）是对单个样 

品中物种多样性的分析，ACE、Chao1、Shannon

和 PD_whole_tree 指数越大，Simpson 指数越小，

说明样品中的物种越丰富多样。由表 2 可知，南

美番茄潜叶蛾 3 龄幼虫肠道细菌种类有较高的

丰富度和多样性，且样本文库的覆盖度极高。 

2.3  南美番茄潜叶蛾肠道细菌组成及丰度 

基于 SILVA 数据库，将样品中物种丰度低

于 0.1%的物种全部合并为 Others。在门水平上，

南美番茄潜叶蛾 3 龄幼虫肠道细菌的 16S rDNA

序列文库共注释到了变形菌门 Proteobacteria、厚

壁菌门 Firmicutes、放线菌门 Actinobacteria、拟

杆菌门 Bacteroidetes、梭杆菌门 Fusobacteriota、

软壁菌门 Tenericutes、疣微菌门 Verrucomicrobia、

蓝 细 菌 门 Cyanobacteria 和 弯 曲 杆 菌 门

Campilobacterota 等 14 个门，其中，变形菌门为

优势门，占 93.95%±1.81%（图 1：A）。 

在纲水平上，共注释了丙型变形菌纲 

Gammaproteobacteria、芽孢杆菌纲 Bacilli、梭菌

纲 Clostridia、放线菌纲 Actinobacteria、拟杆菌纲

Bacteroidia、梭杆菌纲 Fusobacteriia、α-变形菌纲

Alphaproteobacteria、柔膜菌纲 Mollicutes、疣微

菌纲 Verrucomicrobiae、红蝽菌纲 Coriobacteriia、

产氧光细菌纲 Oxyphotobacteria、嗜热油菌纲

Thermoleophilia、弯曲杆菌纲 Campylobacteria

等 24 个纲，其中丙型变形菌纲为优势纲，其相

对丰度为 93.50%±1.98%（图 2：B）。 

在 目 水 平 上 ， 共 注 释 了 肠 杆 菌 目

Enterobacterales、乳酸杆菌目 Lactobacillales、

梭菌目 Clostridiales、梭杆菌目 Fusobacteriales、

伯克氏菌目 Burkholderiales、拟杆菌目 Bacteroidales、

Propionibacteriales、微球菌目 Micrococcales、假

单胞菌目 Pseudomonadales、Mollicutes RF39、振

螺目 Oscillospirales、双歧杆菌目 Bifidobacteriales、

Thiomicrospirales、甲基球菌目 Methylococcales、

立克次氏体目 Rickettsiales、Staphylococcales、

疣微菌目 Verrucomicrobiales、Chitinophagales、

红蝽菌目 Coriobacteriales、Flavobacteriales、根

瘤菌目 Rhizobiales 和弯曲菌目 Campylobacterales

等 53 个目，其中肠杆菌目 Enterobacterales 为优

势目，其相对丰度为 92.14%±2.11%（图 2：C）。 

在科水平上，共注释了 75 个科的细菌，其

中欧文氏菌科 Erwiniaceae 为优势科，其相对丰

度为 91.82%±2.10%。乳杆菌科 Lactobacillaceae、

疣微菌科 R u m i n o c o c c a c e a e 、梭杆菌目

Fusobacteriaceae、链球菌科 Streptococcaceae、丙

酸杆菌科 Prop ion ibac te r i aceae、毛螺菌科

Lachnospiraceae、伯克氏菌科 Burkholderiaceae、

uncultured bacterium o Mollicutes RF39、微球菌

科 Micrococcaceae、肠杆菌科 Enterobacteriaceae、

假单胞菌科 Pseudomonadaceae、双歧杆菌科

Bifidobacteriaceae、Thioglobaceae、普雷沃氏菌科 
 

表 2  南美番茄潜叶蛾幼虫肠道细菌多样性指数 

Table 2  Diversity index of gut samples of Tuta absoluta larvae 

样品 
Sample 

ACE 指数 
ACE index 

Chao1 指数 
Chao1 index 

辛普森指数 
Simpson index

香农指数 
Shannon index

PD_whole_tree 指数 
PD_whole_tree index 

覆盖度（%）
Coverage (%)

TU 77.308±13.489 77.821±12.771 0.156±0.039 0.835±0.190 8.165±0.740 99.800±0.100

TU 代表 TU1，TU2 和 TU3 的平均值。 

TU represents the average of TU1, TU2, and TU3. 
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图 2  南美番茄潜叶蛾幼虫肠道细菌组成的相对丰度 

Fig. 2  Relative abundance of the dominant gut bacterial communities of Tuta absoluta larvae 

A. 门水平的相对丰度；B. 纲水平的相对丰度；C. 目水平的相对丰度；D. 科水平的相对丰度； 

E. 属水平的相对丰度；F. 种水平的相对丰度。 

A. Relative abundance of phylum; B. Relative abundance of class; C. Relative abundance of order;  
D. Relative abundance of family; E. Relative abundance of genus; F. Relative abundance of species. 
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Prevotellaceae、甲基单胞菌科 Methylomonadaceae、

无形小体科 Anaplasmataceae、Muribaculaceae、

阿克曼氏菌科 Akkermansiaceae、噬几丁质杆菌科

Chitinophagaceae、葡萄球菌科 Staphylococcaceae

和克里斯滕森菌科 Christensenellaceae 等科的相

对丰度均小于 1%（图 2：D）。 

在属水平上，共注释了 103 个属的细菌，其

中 Erwinia 为优势属，其相对丰度为 91.82%± 

2.10% 。乳杆菌属 Lactobacillus 、链球菌属

Streptococcus 、 丙 酸 杆 菌 属 Cutibacterium 、

Psychrilyobacter、uncultured bacteriumo Mollicutes 

RF39 、 罕 见 小 球 菌 属 Subdoligranulum 、

Pseudarthrobacter、罗尔斯通菌属 Ralstonia、假

单 胞 菌 属 Pseudomonas 、“ Candidatus 

Vesicomyosocius”、粪杆菌属 Faecalibacterium、

Methyloprofundus、沃尔巴克氏体属 Wolbachia、

uncultured bacterium f Muribaculaceae 、

Lachnospiraceae NK4A136 group 、 肠 杆 菌 属

Enterobacter、拟普雷沃菌属 Alloprevotella、梭

杆菌属 Fusobacterium、阿克曼氏菌属 Akkermansia、

Ruminococcaceae UCG-014 、 双 歧 杆 菌 属

Bifidobacterium、埃希氏杆菌属 Escherichia、加

德纳菌属 Gardnerella、葡萄球菌属 Staphylococcus

和 Christensenellaceae R-7 group 等属的相对丰

度均小于 1%。 

在种水平，共注释了 118 种细菌，其中

Erwinia iniecta 为优势种，其相对丰度为 91.82%。

痤疮丙酸杆菌 Cutibacterium acnes、血红链球菌

Streptococcus sanguinis 、 大 西 洋 嗜 冷 泥 杆 菌

Psychrilyobacter atlanticus、uncultured bacterium 

Mollicutes_RF39 、 uncultured bacterium g 

Subdoligranulum 、 Pseudarthrobacter 

chlorophenolicus、正皮氏罗尔斯顿菌 Ralstonia 

pickettii、瑞士乳杆菌 Lactobacillus helveticus、

荧光假单胞菌 Pseudomonas fluorescens、Candidatus 

Vesicomyosocius okutanii 、 普 氏 栖 粪 杆 菌

Faecalibacterium prausnitzii、Methyloprofundus 

sedimenti、耐酸乳杆菌 Lactobacillus acetotolerans、

沃 尔 巴 克 氏 体 属 内 共 生 体 Wolbachia 

endosymbiont 、 uncultured bacterium f 

Muribaculaceae 、 uncultured bacterium g 

Lachnospiraceae NK4A136 group、阴沟肠杆菌

Enterobacter cloacae 、 嗜 黏 蛋 白 阿 克 曼 氏 菌

Akkermansia muciniphila、uncultured bacterium g 

Ruminococcaceae UCG-014、大肠杆菌 Escherichia 

coli、加德纳菌 Gardnerella vaginalis 和头状葡萄

球菌 Staphylococcus capitis 等种类的相对丰度分

别均小于 1%。 

综上所述，变形菌门，丙型变形菌纲，肠杆

菌目，欧文氏菌科，欧文氏菌属的 E. iniecta 为南

美番茄潜叶蛾肠道优势菌。 

3  讨论 

利用单分子实时测序技术能有效分析南美

番茄潜叶蛾肠道细菌组成结构，本研究发现该虫

幼虫肠道细菌组成丰富，共注释到 14 门 22 纲

53 目 75 科 103 属 118 种的细菌，变形菌门为南

美番茄潜叶蛾肠道细菌的优势菌门，占 93.95%。

这与天敌昆虫泽兰实蝇、危险性害虫红火蚁

Solenopsis invicta、传粉昆虫油茶地蜂 Andrena 

camellia 和植物蛀干害虫松墨天牛肠道细菌的优

势菌门相同（张某等，2016；陈宏健等，2021；

寇若玫等，2021；押玉柯等，2021）。但是，该

结果与有些昆虫肠道中的优势菌门则有所不同，

如除变形菌门的细菌外，与南美番茄潜叶蛾同科

的茄科作物害虫马铃薯块茎蛾幼虫肠道内的优

势菌门还有厚壁菌门（Zheng et al.，2020）；储

粮害虫赤拟谷盗肠道内的厚壁菌门和放线菌门

也均为优势菌门（王争艳等，2020）。由此可见，

不同种类昆虫其肠道微生物多样性在门水平也

存在较大差异。 

本研究共注释到南美番茄潜叶蛾幼虫肠道

细菌 103 属，其中欧文氏菌属 Erwinia 为优势属，

占 91.82%，这与已报道的同科的马铃薯块茎蛾

肠道优势属存在很大差异，Zheng 等（2020）在

取食 2 种马铃薯叶片的马铃薯块茎蛾幼虫中肠

中发现 Escherichia Shigella 为优势属。由此可见，

虽然南美番茄潜叶蛾与马铃薯块茎蛾都较喜食

茄科的番茄、马铃薯、茄子、辣椒、烟草、龙葵

等植物和杂草（王浩元等，2013；张桂芬等，

2018），但其肠道优势属存在很大差异，这可能 
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与其来源于不同寄主种群，对不同寄主植物次生

代谢物质的代谢机制不同有关（Douglas，2015）。

研究表明欧文氏菌属的细菌为植物致病菌，可导

致蔷薇科植物发生火疫病并造成严重减产

（Dagher et al.，2021；Sapir et al.，2021）。该属

中有些细菌也在昆虫体内存在，如树皮甲虫 Ips 

typographus 和小菜蛾等（Skrodenytė-Arbačiauskienė 

et al.，2012；李文红等，2015）。然而，欧文氏

菌属 Erwinia 共生菌对南美番茄潜叶蛾的生理功

能还未见报道，仍需进一步研究。 

近年来，以昆虫共生菌为靶标的共生防治越

来越受到科学家的重视（Sinno et al.，2020）。其

可通过打破害虫与必须微生物之间的特殊的共

生关系或通过操纵对害虫生理具有重要作用的

共生微生物，从而有效防控害虫，其实施的关键

是具有可培养的共生菌（杨焊，2012；Arora and 

Douglas，2017）。本研究发现，欧文氏菌属的

E. iniecta 为南美番茄潜叶蛾肠道优势种，其相对

丰度为 91.82%。该种细菌曾在俄罗斯小麦蚜虫

Diuraphis noxia 体内被分离到，其可利用多种碳

源，如蔗糖、蜜二糖、苦杏仁苷、D-木糖、D-

甘露糖、熊果苷、纤维二糖、麦芽糖、棉子糖及

乳糖等（Campillo et al.，2015）。推测该菌在南

美番茄潜叶蛾生理生化方面发挥重要功能，但其

具体功能和共生方式还有待进一步的研究。此

外，还发现南美番茄潜叶蛾存在沃尔巴克氏菌的

感染，该菌是 α-变形菌门中分布最广泛的一组胞

内细菌，能感染许多节肢动物（Turelli et al.，

2018）。研究表明沃尔巴克氏菌可调控宿主昆虫

的生殖方式，也可对宿主昆虫的睡眠、学习记忆、

交配、摄食和攻击等行为产生一定影响（Bi and 

Wang，2020），然而该菌对南美番茄潜叶蛾生理

功能的研究鲜有报道。目前，基于 Wolbachia 开

发的昆虫不育技术和昆虫不相容技术，已在一些

卫生昆虫和农业害虫中得以应用，如白纹伊蚊

Aedes albopictus（Zheng et al.，2019）、斑翅果蝇

Drosophila suzukii（Nikolouli et al.，2018）、灰

飞虱 Nilaparvata lugens（Gong et al.，2020）等。

因此，进一步的明确该类共生菌对南美番茄潜叶

蛾生理功能及作用方式也将为该虫绿色防控技

术的开发提供理论依据。 

本研究采用单分子实时测序技术对取食番

茄的南美番茄潜叶蛾幼虫肠道细菌群落多样性

进行了分析，明确了其肠道细菌组成，为南美番

茄潜叶蛾肠道细菌功能的挖掘提供了一定的研

究基础。昆虫肠道微生物的多样性除了与昆虫种

类有关外，还与食物及环境因素相关（相辉和黄

勇平，2008）。因此，还需要进一步研究来自不

同寄主、不同龄期和不同地理种群的番茄潜叶蛾

幼虫的肠道微生物多样性，以便更全面地明确南

美番茄潜叶蛾幼虫肠道细菌的多样性。 
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