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入侵斑潜蝇体内细菌群落研究现状与展望* 
朱玉溪 1**  王欣宇 1  潘龙其 2  常亚文 1  杜予州 1*** 

（1. 扬州大学植物保护学院，扬州 225009；2. 国家植物保护枝江观测实验站，宜昌 443004） 

摘  要  昆虫与体内微生物在长期的共进化过程中形成复杂的共生关系，尤其对许多入侵昆虫而言，其共

生微生物通过调控宿主生物学表型和生态适应等方式，影响宿主的扩散和灾变；反之，在入侵过程中，宿

主基因型与环境等因素可能重塑其宿主微生物类群及其功能。解析入侵昆虫微生物群落的构建及功能演替

是了解宿主入侵扩散和暴发成灾机制的基础。斑潜蝇是一类为害观赏和蔬菜作物的世界性害虫，其中三叶

斑潜蝇 Liriomyza trifolii、美洲斑潜蝇 Liriomyza sativae 和南美斑潜蝇 Liriomyza huidobrensis 已成为我国重

要的外来入侵害虫，对我国观赏和蔬菜作物生产造成严重威胁。本文对斑潜蝇细菌微生物群落的多样性、

组成、构建机制及功能等方面的研究进展进行综述和展望，旨在为深入了解入侵斑潜蝇与细菌群落的互作，

以及为开发基于共生细菌的害虫绿色高效防治新手段提供新视角。 

关键词  斑潜蝇；细菌群落；共生菌；群落构建 

Review of research on the bacterial community of invasive leaf miners 

ZHU Yu-Xi1**  WANG Xin-Yu1  PAN Long-Qi2  CHANG Ya-Wen  DU Yu-Zhou1*** 

(1. College of Plant Protection, Yangzhou University, Yangzhou 225009, China;  

2. National Agricultural Experimental Station for Plant Protection, Zhijiang, Yichang 443004, China) 

Abstract  Insects and microbes have established complex symbiotic relationships during their long co-evolutionary history. 

Host-associated microbiota can affect the spread and outbreaks of their hosts by manipulating host phenotype or ecological 

adaptation, especially in invasive pest species. In turn, both host genotypes and environmental factors shape the structure and 

function of host-microbiota during the invasion process. Thus, understanding the processes that drive the leaf miner 

microbiotic assembly is imperative for understanding the invasion process and potential for damage of this invasive species. 

Leaf miner Liriomyza flies cause severe damage to numerous ornamental and vegetable crops. Three highly polyphagous leaf 

miner species, L. trifolii, L. sativae and L. huidobrensis, have now spread to multiple regions of China and have become the 

dominant pest of numerous ornamental and vegetable crops, posing a major threat to agricultural production. In this paper, we 

summarize current research on the status, diversity, composition, community assembly and function, of the bacterial 

microbiota of invasive leaf miners. This information provides a foundation for understanding interactions between leaf miners 

and their bacterial microbiota, and for designing environmentally-friendly, efficient pest control strategies by targeting these 

endosymbionts. 

Key words  leaf miner; bacterial community; symbiotic bacteria; community assembly 

昆虫体内蕴藏着丰富的细菌、真菌、古菌和

病毒等微生物类群，经过长期的共进化，微生物

与其宿主产生了千丝万缕的联系（Robinson et al.，

2010；Moran et al.，2019）。其中，细菌微生物

在宿主的生理、生态及进化中发挥着至关重要的

作用（Feldhaar，2011；Douglas, 2015；Francoeur 
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et al.，2020；Lemoine et al.，2020；Jang and Kikuchi，

2020；王渭霞等，2021）。近年来，随着宏基因

组、微生物组学等技术的快速发展，对昆虫共生

微生物的研究受到越来越多的关注。目前，对果

蝇、烟粉虱、蚜虫、飞虱和蜜蜂等重要经济昆虫

共生微生物的研究较为深入（Jing et al.，2014；

Martinson et al.，2017；Adair et al.，2018；Zheng 

et al.，2019a；Bing et al.，2020；Wu et al.，2021；

Zhang et al.，2022）。研究昆虫共生微生物对有

益昆虫的保护利用，以及对了解有害昆虫的成灾

机制和制定综合防控策略具有重要的科学价值。 

斑潜蝇 Liriomyza 隶属昆虫纲 Insecta、双翅

目 Diptera、潜蝇科 Agromyzidae，是一类为害观

赏和蔬菜作物的世界性重要害虫，一些斑潜蝇种

类被许多国家列入检疫性害虫名录（Parrella，

1987）。自 20 世纪 80 年代以来，美洲斑潜蝇

Liriomyza sativae、南美斑潜蝇 L. huidobrensis 和

三叶斑潜蝇 L. trifolii 入侵我国后快速扩散，现已

成为我国许多地区豆科、茄科、葫芦科和十字花

科等多种蔬菜上的优势害虫（Kang et al.，2009；

常亚文等，2016；Wan and Yang，2016；Gao et al.，

2017）。鉴于昆虫共生微生物的广泛分布、生态

重要性及在害虫防控中的潜在应用价值，了解斑

潜蝇细菌群落多样性、组成、构建机制及其功能

等方面的研究进展，将为斑潜蝇与细菌的互作及

靶向共生菌的害虫防治提供新视角。 

1  几种入侵斑潜蝇的全球分布及经

济重要性 

斑潜蝇主要分布于世界温带地区，迄今已记

载 300 余种，其中 23 种具有经济重要性

（Parrella，1987）。我国是世界上蔬菜潜叶蝇类

害虫危害 严重的国家之一，其中入侵我国的

斑潜蝇主要有美洲斑潜蝇、三叶斑潜蝇、南美

斑潜蝇和番茄斑潜蝇 L. bryoniae 等（万方浩等，

2015；潘立婷等，2019；张起恺等，2021），它

们广泛分布于世界各地（图 1）。斑潜蝇主要以

幼虫潜叶为害，影响作物的光合作用，而且幼

虫的潜道及成虫取食孔易受病原菌的侵染，使

植株染病（万方浩等，2015）。此外，斑潜蝇具

有个体小、寄主种类多、繁殖快、环境适应性

强及易产生抗药性等特点，为其防治带来极大

挑战，常造成“小虫成大灾”的现象（万方浩

等，2015）。近年来，随着我国蔬菜种植结构的

调整及农药不合理使用等问题，斑潜蝇严重影

响我国许多地区设施蔬菜作物的产量与品质，

已成为制约我国蔬菜及花卉产业发展的重要因

素（张友军等，2013；王禹程等，2020；常亚

文等，2021）。 
 

 
 

图 1  4 种重要入侵斑潜蝇在世界范围内的分布 

Fig. 1  The distribution of the four invasion leaf miner in worldwide 

数据来源于欧洲和地中海植物保护组织（EPPO）全球数据库（截止日期：2022 年 5 月）。 

Data from European and Mediterranean Plant Protection Organization (EPPO) global database (deadline: May, 2022). 
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2  斑潜蝇体内细菌群落的多样性及

组成 

虽然斑潜蝇分布广泛且在农业生产中具有 

极其重要的经济价值，但对其体内共生微生物的

研究相对匮乏（表 1）。研究发现，多种斑潜蝇

感染内共生菌 Wolbachia，包括三叶斑潜蝇、南

美斑潜蝇、甘蓝斑潜蝇 L. brassicae、葱斑潜蝇

L. chinensis 和荆芥斑潜蝇 L. chenopodii 等，在不 
 

表 1  斑潜蝇体内细菌群落的组成 

Table 1  The composition of bacterial community in leaf miner 

斑潜蝇种类 
Leaf miner 

species 

国家 
Country 

鉴定方法 
Identification methods 

优势细菌或内共生细菌 
Dominant bacteria or endosymbiont 

参考文献
References

南美斑潜蝇 
Liriomyza 
huidobrensis 

中国 
China 

16S rRNA 高通量测序 

16S rRNA high-throughput
sequencing 

沃尔巴克氏体, 劳尔氏菌,  

鞘氨醇单胞菌 

Wolbachia, Ralstonia, Sphingomonas 

Zhu et al.，
2022a 

三叶斑潜蝇 
L. trifolii 

中国 
China 

16S rRNA 高通量测序 

16S rRNA high-throughput
sequencing 

劳尔氏菌, 鞘氨醇单胞菌, 叶杆菌 

Ralstonia, Sphingomonas, 
Phyllobacterium 

Zhu et al.，
2022a 

美洲斑潜蝇 
L. sativae 

中国 
China 

16S rRNA 高通量测序 

16S rRNA high-throughput
sequencing 

劳尔氏菌, 茎菌属, 鞘氨醇单胞菌 

Ralstonia, Caulobacter,  
Sphingomonas 

Zhu et al.，
2022a 

葱斑潜蝇 

L. chinensis 

中国 

China 

16S rRNA 高通量测序 

16S rRNA high-throughput
sequencing 

劳尔氏菌, 鞘氨醇单胞菌, 红球菌 

Ralstonia, Sphingomonas, 
Rhodococcus 

Zhu et al.，
2022a 

美洲斑潜蝇 
L. sativae 

东帝汶, 越南,  

澳大利亚 

Timor-Leste,  
Vietnam, Australia 

诊断性聚合酶链反应 

Diagnostic polymerase  
chain reaction 

沃尔巴克氏体（wLsatA, wLsatB,  

wLsatC, wLsatD 株系） 

Wolbachia (wLsatA, wLsatB,  
wLsatC, wLsatD strains) 

Xu et al.，
2021 

三叶斑潜蝇 
L. trifolii 

美国, 肯尼亚,  

日本, 东帝汶, 斐济 

USA, Kenya, Japan,  
Timor-Leste, Fiji 

诊断性聚合酶链反应 

Diagnostic polymerase 
chain reaction 

沃尔巴克氏体 （wLtriA, wLtriD 株

系） 

Wolbachia (wLtriA, wLtriD strains) 

Xu et al.，
2021 

南美斑潜蝇 
L. huidobrensis 

印度尼西亚,  

肯尼亚, 澳大利亚 

Indonesia, Kenya, Australia 

诊断性聚合酶链反应 
Diagnostic polymerase 
chain reaction 

沃尔巴克氏体（wLhuiA 株系） 

Wolbachia (wLhuiA strains) 

Xu et al.，
2021 

番茄斑潜蝇 
L. bryoniae 

荷兰, 日本 
Netherlands, Japan 

诊断性聚合酶链反应 
Diagnostic polymerase 
chain reaction 

沃尔巴克氏体  

（wLbryA, wLbryB 株系） 

Wolbachia (wLbryA, wLbryB strains) 

Xu et al.，
2021 

葱斑潜蝇 
L. chinensis 

印度尼西亚 
Indonesia 

诊断性聚合酶链反应 
Diagnostic polymerase 
chain reaction 

沃尔巴克氏体（wLchiA 株系） 

Wolbachia (wLchiA strain) 

Xu et al.，
2021 

甘蓝斑潜蝇 
L. brassicae 

东帝汶, 澳大利亚 
Timor-Leste,  
Australia 

诊断性聚合酶链反应 
Diagnostic polymerase 
chain reaction 

沃尔巴克氏体（wLsatA 株系） 

Wolbachia (wLsatA strain) 

Xu et al.，
2021 

荆芥斑潜蝇 
L. chenopodii 

澳大利亚 
Australia 

诊断性聚合酶链反应 
Diagnostic polymerase 
chain reaction 

沃尔巴克氏体（wLsatA 株系） 

Wolbachia (wLsatA strain) 

Xu et al.，
2021 

三叶斑潜蝇 
L. trifolii 

日本 
Japan 

诊断性聚合酶链反应 
Diagnostic polymerase 
chain reaction 

沃尔巴克氏体 
Wolbachia 

Tagami  
et al.，2006；
Hidayanti 
et al.，2022
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同斑潜蝇或同一斑潜蝇不同地理种群个体中，共

生菌 Wolbachia 种类及感染频率存在较大差异

（Tagami et al.，2006；Xu et al.，2021）。Xu 等

（2021）对多种斑潜蝇体内 Wolbachia 系统发育

研究发现，斑潜蝇体内 Wolbachia 主要属于 A、B

大类；斑潜蝇共生菌 Wolbachia 主要以母系遗传的

方式垂直传播，此外，Wolbachia 在不同种类斑潜

蝇自然种群中可能存在频繁的水平传播现象。 

近期，通过 16S rRNA 高通量测序分析，系

统调查了我国 43 个地理种群的 4 种斑潜蝇（葱

斑潜蝇、南美斑潜蝇、美洲斑潜蝇和三叶斑潜蝇）

310 头个体细菌群落，结果发现，4 种斑潜蝇细

菌群落的多样性、组成及其网络结构存在显著差

异（Zhu et al.，2022a）。有趣的是，本地种葱斑

潜蝇细菌多样性显著高于三叶斑潜蝇、美洲斑潜

蝇和南美斑潜蝇 3 种入侵种。因此，我们推测入

侵斑潜蝇在扩散过程中，受宿主或环境等生物或

非生物因子的影响，其细菌群落多样性降低（Zhu 

et al.，2022a）。对 4 种斑潜蝇细菌群落组成研究

发现，在门分类水平上，4 种斑潜蝇的优势菌群

为变形菌门Proteobacteria、放线菌门Actinobacteria

和厚壁菌门 Firmicutes，这 3 大类细菌也是大多

数昆虫体内的优势菌群（Santos-Garcia et al.，

2020；Zhang et al.，2020；Liu et al.，2022），然

而这些菌群的相对丰度在不同斑潜蝇种类或不

同昆虫物种中存在较大差异；在属分类水平上，

4 种斑潜蝇体内均含有劳尔氏菌 Ralstonia 和鞘氨

醇单胞菌 Sphingomonas 等优势细菌属，但沃尔巴

克氏体 Wolbachia、叶杆菌 Phyllobacterium、茎

菌属 Caulobacter 和红球菌 Rhodococcus 分别在

南美斑潜蝇、三叶斑潜蝇、美洲斑潜蝇和葱斑潜

蝇体内具有较高的丰度（Zhu et al.，2022a）。这些

研究结果表明斑潜蝇细菌群落的多样性及组成存

在宿主特异性；对于同一种斑潜蝇，不同地理种

群虫体内细菌群落存在时空差异，暗示斑潜蝇细

菌群落形成与宿主基因型及环境条件密切相关。 

3  斑潜蝇体内细菌群落的构建及影

响因素 

节肢动物细菌群落的多样性及组成通常受

多种生物与非生物因素的驱动，包括宿主特征

（基因型、性别和发育阶段等）、食物、抗生素、

环境因子（地理和气候等）及特定共生菌间的互

作等（Martinson et al.，2017；Zhu et al.，2018；

Mallott and Amato，2021）。目前，在大多数昆虫

共生微生物的研究中，宿主基因型和食物等确定

性因素是塑造宿主微生物群落的决定性因素

（Adair et al.，2020）。Zhu 等（2022a）研究发

现斑潜蝇细菌群落的组成与多样性与宿主种类、

寄主植物、地理和气候等环境因子密切相关（图

2），其中宿主在驱动斑潜蝇微生物组成过程中起

主导作用，这可以部分解释斑潜蝇细菌群落表现

出种特异性（Species specificity）。此外，大量研

究发现食物可通过引入新物种和提供特定的营

养物质来改变微生物群的组成和活性，通过营养

过剩和饥饿来选择某些微生物的富集或消耗，影

响宿主的微生物组成（Bright and Bulgheresi，

2010）。前期有研究发现，昆虫体内微生物部分

来源于其食物或环境微生物（Hannula et al.，

2019；Keller et al.，2021），在昆虫取食或直接

接触过程中，通过水平转移的方式进入昆虫体

内，由于宿主的特异性选择作用，并不是所有外

源细菌均能在宿主体内定殖下来（Adair and 

Douglas，2017）。斑潜蝇体内仅有 8.81%的细菌

可能来源于其叶片，其体内大多数微生物的来源

未知，表明斑潜蝇微生物群落构建的复杂性（Zhu 

et al.，2022a）。 

从生态视角出发，中性理论（Neutral theory）

强调随机性过程在群落构建中的作用（Zhou and 

Ning，2017；McDonald et al.，2020；Coyte et al.，

2 0 2 1 ）。昆虫微生物群落的构建由随机性

（Stochasticity）和确定性过程（Determinsim）

协同驱动（Ge et al.，2021；Zhu et al.，2022a，

2022b）。我们近期通过构建中性模型（Neutral 

model）和零模型（Null model）的研究，揭示了

异质选择（Variable selection）等确定性过程在

斑潜蝇细菌群落构建中起主导作用，而漂移

（Drift）等随机过程的作用相对较弱；不同生态

过程，包括同质选择（Homogenizing selection）、

异质选择、均质扩散（Homogenizing dispersal）、

扩散限制（Dispersal limitation）和漂移等对细菌 
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图 2  斑潜蝇体内细菌群落的构建及潜在功能示意图（改自 Zhu et al.，2022a） 

Fig. 2  Schematic diagram of bacterial community assembly and the potential function  
in leaf miner (adapted from Zhu et al., 2022a) 

 

群落构建的相对贡献与宿主种类密切相关，而与

宿主环境因子无显著关系，说明宿主改变细菌群

落构建的生态过程，进而塑造特异的斑潜蝇菌群

格局（Zhu et al.，2022a）。因此，在昆虫细菌群

落的共同进化历史中，随机过程往往是驱动共同

进化的主要力量，而确定性过程决定了共同进化

的方向（Ge et al.，2021；Zhu et al.，2022a，

2022b）。 

4  斑潜蝇体内细菌的功能 

在果蝇、烟粉虱、蚜虫及叶螨等节肢动物中，

多种共生细菌，如布赫纳氏菌 Buchnera、沃尔巴

克 氏 体 Wolbachia 、 螺 原 体 Spiroplasma 、

Cardinium、沙雷氏菌 Serratia 和 Hamiltonella 等，

参与调控宿主对环境胁迫的抗逆性、为宿主提供

营养、操纵宿主生殖、影响宿主食物利用、调控

植物生理或帮助宿主逃避天敌和有害生物的侵

害等，直接或间接影响宿主的分布和扩散

（Feldhaar，2011；Lu et al.，2016；Lemoine et al.，

2020）。迄今对于斑潜蝇体内细菌功能的研究很

少，主要集中在共生菌 Wolbachia 对斑潜蝇生殖

操纵等方面。 

Wolbachia 是节肢动物中分布 普遍的母系

遗传胞内共生菌之一，感染约 66%的昆虫物种，

通过细胞质不亲和（Cytoplasmic incompatibility, 

CI）、孤雌生殖（Parthenogenesis）、杀雄（Male- 

killing）和雌性化（Feminization）等方式调控宿

主的生殖及适合度（Werren et al.，2008）。在斑

潜蝇中，共生菌 Wolbachia 诱导三叶斑潜蝇和甘

蓝斑潜蝇 L. brassicae 等宿主 CI，其 CI 强度与宿

主的种类相关（Tagami et al.，2006；Xu et al.，

2021）。 

此外，Wolbachia 还参与调控宿主的免疫、

解毒、营养代谢、环境适应以及宿主-植物互作

等（Ju et al.，2020；Ren et al.，2020；Zhu et al.，

2020；Zhang et al., 2021；Zhu et al.，2021）。例

如，感染共生菌 Wolbachia 的苹果潜叶蛾

Phyllonorycter blancardella 取食苹果叶片，可以

延缓苹果叶片的衰老，在发黄的叶片表面形成绿

色斑块，为昆虫提供更多的营养，这种“绿岛表
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型（Green-islands）”的形成与 Wolbachia 分泌的

细胞分裂素有关（Kaiser et al.，2010）。在另一

项研究中，Wolbachia 可通过调控截形叶螨

Tetranychus truncatus 的温度偏好及温度响应基

因的表达，进而影响宿主的温度适应性（Zhu   

et al.，2021）。对于许多入侵害虫而言，宿主对

入侵地的环境适应是决定其种群的定殖、扩散和

暴发能力的关键，共生菌可能直接或间接地调控

入侵昆虫的环境适应（万方浩等，2015；Lu et al.，

2016；Corbin et al.，2017；Raza et al.，2020）。

南美斑潜蝇主要分布在我国高纬度高寒地区，表

现出较强的耐寒性（张君怡等，2021）。我们研

究发现南美斑潜蝇种群中普遍感染的核心共生

菌 Wolbachia 与宿主耐寒性密切相关，共生菌在

斑潜蝇宿主的环境适应性作用及机制有待进一

步研究。 

5  展望 

近年来，随着分子生物学技术的快速发展，

对昆虫共生微生物的研究不断深入。虽然近期的

研究对几种重要斑潜蝇细菌群落的多样性、组成

及构建机制等方面取得一些进展，但与蚜虫、果

蝇、烟粉虱和蜜蜂等其它重要经济昆虫相比，有

关斑潜蝇细菌微生物的研究仍然匮乏。斑潜蝇是

研究入侵昆虫微生物的模式昆虫，针对斑潜蝇体

内细菌群落研究现状，未来的研究可围绕以下几

个方面开展： 

（1）在更多时空维度上探究斑潜蝇细菌群

落的形成和进化。昆虫个体的微生物理论上来源

于周围“区域微生物池（Regional microbes pool）”

（Adair and Douglas，2017）。由于昆虫个体的生

理条件，以及细菌间对空间及营养的竞争作用，

很多细菌不能定殖在昆虫个体。Zhu 等（2022a）

通过细菌的朔源分析，初步明确了细菌在“斑潜

蝇-叶-根-土壤”连续体上的转移，但后期的研究

需要进一步通过对特殊细菌标记的方法，实验验

证斑潜蝇共生细菌在不同连续体间的传播模式。

在宿主与细菌共进化的视角，Brooks 等（2016）

提出宿主与共生菌微生物的“系统发育共生关系

（Phylosymbiosis）”模式，即不同物种菌群的相

似度反映宿主的系统发育关系，也就是说动物物

种形成事件通常是由微生物组成反映出来的，与

宿主关系更近的个体拥有更多相似的微生物。这

种模式在物种内部和物种之间都适用，前期研究

发现同一物种的成员比不同物种的成员表现出

更多相似的肠道微生物（Bordenstein and Theis，

2015；Moran and Sloan，2015；Brooks et al.，

2016）。Zhu 等（2022a）比较 4 种斑潜蝇其宿主

与细菌群落的系统发育模型，并不支持“系统发

育共生关系”模式。造成这种变异的原因，可能

与斑潜蝇共生微生物群落的构建机制相关，随机

漂移导致了微生物的多样性和变异。未来的研

究，需要从更多时空维度上探究多种斑潜蝇细菌

群落的形成和进化。 

（2）深入探究斑潜蝇细菌功能及作用机制。

Lu 等（2016）系统综述了入侵昆虫共生微生物

在宿主传入、定殖、扩散和暴发中的潜在作用，

可能涉及共生菌的营养供给、生殖调控、寄主植

物利用、调控植物生理、保护宿主免受病原菌和

有害物质的侵害等方式。随着对昆虫共生微生物

的认识不断深入，对其共生微生功能的挖掘从未

间断。目前，对于斑潜蝇细菌微生物的研究主要

聚焦在其内共生菌 Wolbachia 的生殖调控作用

（Tagami et al.，2006；Xu et al.，2021），对其

生殖调控的分子机制还需进一步探究。在斑潜蝇

的入侵过程中，面对新的环境及食物资源，可遗

传共生菌 Wolbachia 是否涉及宿主的环境适应、

对寄主植物的利用等过程尚不清楚。此外，在入

侵地不利环境的胁迫下，共生菌基因组可能会发

生快速适应性进化（Moran et al.，2008），斑潜

蝇体内共生菌的功能随环境变化的演替动态及

机制尚不清楚。我们研究还发现斑潜蝇共生菌间

存在紧密的相互作用（Zhu et al.，2022a），共生

菌与其它微生物间是否存在协同调控作用

（Brinker et al.，2019），除核心共生微生物外，

丰度较低的细菌是否存在功能冗余现象，这一系

列的问题需要进一步研究。 

（3）基于共生菌的斑潜蝇区域性绿色防控

技术开发及应用。母系遗传共生菌 Wolbachia 广

泛存在于多种昆虫体内，调控宿主的生殖及适合

度，是一种新型、高效、绿色环保的潜在生防因
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子（Zabalou et al.，2004；Nikolouli et al.，2018；

Mateos et al.，2020）。近年来，基于 Wolbachia

诱导宿主胞质不亲和性，通过种群替换（Population 

replacement）或种群压制（Population suppression）

策略，开发出防控蚊媒及蚊媒病的新技术（Zheng 

et al.，2019b）。目前，基于沃尔巴克氏体的蚊媒

控制策略已在澳大利亚、美国、墨西哥、巴西、

印度、新加坡和中国等国被应用于预防和控制登

革热和寨卡病等蚊媒传染病的野外试验，并取得

显著进展（Dutra et al.，2016；Zheng et al.，

2019b）。这些开拓性研究不仅对全球热带蚊媒病

的防控产生深远影响，也为农业害虫的绿色防控

提供了新思路。近期，我国学者首次通过显微注

射技术，获得感染 Wolbachia 且诱导宿主强 CI

的褐飞虱 Nilaparvata lugens 虫株，实验室内释

放感染 Wolbachia 的褐飞虱雄虫，诱导后代胞质

不亲和，抑制褐飞虱种群数量；同时，Wolbachia

感染阻碍了水稻病毒在褐飞虱体内的复制与传

播，达到“一箭双雕”的防控效果（Gong et al.，

2020）。虽然利用 Wolbachia 技术防控农业害虫

的田间应用尚处于初步阶段，但可以预测，

Wolbachia 技术用于重要经济害虫的区域性控

制，具有独特的优势和巨大的潜力。目前，对于

斑潜蝇的防治，主要使用化学农药、寄生蜂等防

治手段，由于斑潜蝇虫体小、繁殖力强、易产生

抗药性、入侵之初天敌控制乏力，传统防治手段

存在一定局限性，迫切需要开发新型绿色高效防

控技术。共生菌 Wolbachia 诱导三叶斑潜蝇 CI，

且三叶斑潜蝇自然种群中感染率较低，此外，斑

潜蝇成虫的为害较小，且大多数在温室内，环境

条件较为稳定。因此，借鉴蚊媒害虫及农业害虫

的共生菌防控策略，采用 Wolbachia 技术区域性

防控斑潜蝇具有现实可行性。 
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