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谷蠹幼虫和成虫体内微生物多样性差异分析* 
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2. 国家粮食和物资储备局科学研究院，粮食储运国家工程研究中心，北京 100037） 

摘  要  【目的】 探究重要储粮害虫谷蠹 Rhyzopertha dominica（Fabricius）幼虫和成虫体内微生物群落

组成及多样性。【方法】 利用 Illumina NovaSeq 高通量测序技术对谷蠹体内细菌 16S rDNA 的 V3-V4 变异

区和真菌 ITS 的 ITS1 区进行高通量测序分析。【结果】 从谷蠹幼虫和成虫样本中分别得到细菌 16S rDNA

基因序列有效数据为 256 551 条和 249 101 条，分别聚类到 214 个 OTUs 和 251 个 OTUs；幼虫和成虫体

内真菌 ITS 有效数据分别为 196 246 条和 109 184 条，分别聚类到 547 个 OTUs 和 963 个 OTUs。谷蠹体

内细菌优势菌属是 Flavobacteriales endosymbiont of Rhyzopertha dominica（FERD），在幼虫和成虫中占比

分别为 63.77%和 88.28%。谷蠹体内丰度最高的真菌是链格孢属 Alternaria，在幼虫和成虫中占比分别为

44.62%和 7.10%。Alpha 多样性分析结果显示，幼虫和成虫体内微生物多样性指数存在显著差异，但丰富

度指数无显著差异。Beta 多样性分析结果显示，谷蠹体内微生物群落在幼虫和成虫之间存在显著差异。

【结论】 谷蠹幼虫和成虫体内微生物群落组成存在显著差异，幼虫体内细菌多样性高于成虫，真菌多样

性低于成虫。研究结果为“抑菌治虫”的储粮害虫生物防控新技术开发奠定基础，也为揭示共生菌与谷蠹

环境适应性研究奠定基础。 

关键词  谷蠹；微生物；多样性；幼虫；成虫；高通量测序 
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Abstract  [Objectives]  To investigate the microbial composition of larvae and adults of the important stored grain pest 

Rhyzopertha dominica (Fabricius). [Methods]  The Illumina NovaSeq high-throughput sequencing platform was used to 

sequence the V3-V4 fragment of the bacterial 16S rDNA gene and the ITS1 fragment of the fungal ITS gene in larvae and 

adults of R. dominica. [Results]  Valid reads of 16S rDNA from larvae and adults were 256 551 and 249 101, which were 

clustered to 214 and 251 OTUs, respectively. Valid ITS reads from larvae and adults were 196 246 and 109 184, which were 

clustered to 547 and 963 OTUs, respectively. The Flavobacteriales endosymbiont of R. dominica (FERD) was the dominant 

bacterial genus in R. dominica, comprising for 63.77% of the larval, and 88.28% of the adult, microbiome, respectively. 

Alternaria was the most abundant fungus, comprising for 44.62% of the larval, and 7.10% of the adult, microbiome, 

respectively. Alpha diversity analysis showed that there is a significant difference in the microbial diversity index of larvae and 

adults, but no significant difference in the richness index. Beta diversity analysis indicates that there is a significant difference 

between the larval and adult microbiome. [Conclusion]  There are significant differences between the microbiomes of larval 

and adult R. dominica. Larvae had higher bacterial diversity, but lower fungal diversity, than adults. This study lays a 
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foundation for the development of novel control technologies for stored grain pests based on “inhibiting microorganisms to 

control pests”, and research on the environmental adaptability of symbionts in R. dominica. 

Key words  Rhyzopertha dominica; microorganisms; diversity; larva; adult; high-throughput sequencing 

谷蠹 Rhyzopertha dominica（Fabricius）隶属

于鞘翅目 Coleoptera，长蠹科 Bostrichidae，是一

种重要的蛀食性储粮害虫，主要分布在热带和亚

热带地区，在高温高湿地区危害严重，且有很强

的耐热耐干旱能力（Longstaff，1999；权跃等，

2010；李丹丹等，2021；Perkin et al.，2021）。

幼虫和成虫都有发达的上颚，可以蛀食完整的粮

粒，被危害过的粮食重量减轻，发芽率降低，且

容易产生次级害虫和真菌感染。成虫飞翔能力

强，可通过门、窗、通风道以及仓房裂缝等部位

进入粮仓，是最难防治的储粮害虫之一（周国磊

等，2018）。磷化铝化学熏蒸是防治谷蠹最快速

有效的方法，但长期不合理使用引起了害虫抗药

性、环境污染和安全等问题（Opit et al.，2012），

粮食行业正积极寻找绿色、生态、低碳的害虫防

治技术。 

昆虫体内有大量微生物，参与昆虫的各种生

命活动（Bertino-Grimaldi et al.，2013；Scully 

et al.，2014；Consuegra et al.，2020），同时它们

也会受到宿主昆虫的调节，随着宿主生理需求和

所处的外界环境的变化而变化。虫态是影响昆虫

体内微生物组成和多样性的重要因素之一。米象

Sitophilus oryzae（Linnaeus）体内的内共生菌感

染密度在成虫羽化后迅速增加，这是由于成虫羽

化后外表皮的形成需要大量氨基酸，而共生菌可

以为宿主提供氨基酸，不感染内共生菌的米象成

虫表皮更薄、颜色更浅（Vigneron et al.，2014）。

Wolbachia在杂拟谷盗Tribolium confusum成虫体

内的感染密度显著高于幼虫（苗世远，2017）。

暗黑鳃金龟Holotrichia parallela 1龄幼虫肠道优

势菌是拟杆菌门，2 龄和 3 龄幼虫肠道优势菌是

厚壁菌门（Huang and Zhang，2013）。大分舌蜂

Colletes gigas 低龄幼虫、高龄幼虫和滞育预蛹期

肠道共生细菌的组成有显著变化（寇若玫等，

2021）。 

昆虫体内微生物包括细菌和真菌，目前对细

菌的研究较为深入，蚜虫体内的 Buchnera 可以

为蚜虫提供氨基酸（Moran and Degnan，2006）。

Wolbachia 在节肢动物中的感染率很高，对宿主

昆虫的生殖有调控作用，可以诱导宿主胞质不融

合，引起雄性致死效应（Serbus et al.，2008；Zug 

and Hammerstein，2012；朱翔宇等，2020）。果

蝇的两种肠道共生菌植物乳杆菌 Lactobacillus 

plantarum 和醋杆菌 Acetobacter pomorum 在代

谢功能上互利，共同为宿主提供代谢物质，可以

维持宿主在低营养条件下正常生长（Consuegra 

et al.，2020）。真菌也参与昆虫的生命活动，类

酵母共生菌 Yeast-like symbiontes 可以为褐飞虱

Nilaparvata lugens 提供必须氨基酸，还可以提供

麦角固醇合成的中间物，参与宿主合成固醇类物

质，保证宿主正常生长发育（Noda and Omura，

1992；Noda and Koizumi，2003；王国超等，2005）。 

谷蠹作为重要储粮害虫，有关其体内微生物

的研究处于起步阶段。Okuded 等（2017）研究

发 现 谷 蠹 体 内 存 在 一 种 胞 内 共 生 菌

Flavobacteriales endosymbiont of Rhyzopertha 

dominica（本文缩写为 FERD），属于拟杆菌门，

拟杆菌纲，黄杆菌目，根据全长 16S rDNA 序列

分析确定为新种，具体功能尚不清楚。此外，谷

蠹体内发现的 FERD 在幼虫和成虫体内的相对

丰度是否变化，谷蠹体内微生物群落结构与多样

性尚不清楚。因此本研究采用高通量测序技术，

对谷蠹幼虫和成虫体内的细菌和真菌进行鉴定

和多样性分析，研究谷蠹幼虫和成虫体内细菌和

真菌群落组成、多样性和差异。研究结果可以为

后续研究谷蠹体内微生物的生态功能以及开发

基于“抑菌治虫”的防控新技术奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  供试昆虫及试虫处理 

谷蠹来源于国家粮食和物资储备局科学研
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究院粮食储运研究所实验室，2016 年采自浙江

温州，以洗净的小麦为饲料，置于温度为 27 ℃，

相对湿度为 65%的人工智能培养箱（HPP750，

memmert，德国）中饲养。用 2.5 mm 分选筛从

小麦粒中筛选出成虫，取 25 头成虫经过 12 h 饥

饿处理，置于无菌操作台上用 75%酒精体表消毒

3 min，重复 3 次，再用无菌水漂洗 3-5 次，晾干

水分后将虫体装入 2 mL 的离心管中，液氮速冻。

每个样品 5 头成虫，共 3 个重复。解剖小麦获得

幼虫，体表消毒操作与成虫一致，每个幼虫样品

50-60 头，共 3 个重复。 

1.2  总 DNA 提取与检测 

按照 TIANGEN 血液/细胞/组织基因组 DNA

提取试剂盒（DP304，天根生化科技(北京)有限

公司，中国）说明书提取成虫和幼虫的总 DNA。

通过 1%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 提取效果，

取适量 DNA 于离心管中，将 DNA 稀释至

1 ng/μL，用于后续 PCR 扩增。 

1.3  基因片段扩增、文库构建与测序 

以稀释后的基因组 DNA 为模板，使用细菌

16SV3-V4 区引物（341F 和 806R）和真菌 ITS1

区引物（ITS1F 和 ITS2-2043R）进行 PCR 扩增。 

PCR 反应体系：DNA 模板 10 μL，Phusion Master 

Mix（2×）15 μL（M0531S，NEB，美国），正反

引物各 1 μL，补充 ddH2O 至 30 μL。PCR 扩增

程序：98 ℃预变性 1 min，30 个循环（98 ℃变

性 10 s；50 ℃退火 30 s；72 ℃延伸 30 s），最

后 72 ℃延伸扩增 5 min。PCR 产物根据浓度进

行等量混样，充分混匀后使用 2%浓度的琼脂糖

凝胶电泳切割目的条带，对目的条带使用

Universal DNA 纯化回收试剂盒（DP214，天根

生化科技(北京)有限公司，中国）进行回收。使

用 NEB Next® Ultra DNA Library Prep Kit 建库

试剂盒（E7370L，NEB，美国）进行文库构建，

使用 NovaSeq 6000（Illumina，美国）进行上机

测序，平均测序读长 500 bp。 

1.4  OTU 聚类及物种注释 

去掉原始序列的标签和引物序列获得每个

样本的数据，使用 FLASH 软件（V1.2.7，

http://ccb.jhu.edu/software/FLASH/）对每个样本

的数据进行拼接，得到原始数据（Raw reads），

经过过滤、质控、去除嵌合体得到最终有效数据

（Valid reads）。用 Qiime（Version1.9.1）软件对

所有样本的有效序列以 97%的一致性聚类为可

操作分类单元（Operational taxonomic unit，

OTU），选取 OTU 的代表序列进行物种注释。针

对 16S rDNA 序列用 SILVA138 数据库（http:// 

www.arb-silva.de/）进行物种注释分析，针对 ITS

序列用 Unite（v8.2）数据库（https://unite.ut.ee/）

进行物种注释分析，在不同分类水平统计不同分

组的群落组成，用 SPSS 25.0 软件绘制不同分类

水平物种丰度柱形图。 

1.5  微生物群落多样性分析及功能预测 

对各样本的数据进行均一化处理，用于多样

性分析。使用 Qiime（Version1.9.1）软件计算单

个样本的 Alpha 多样性指数（α 多样性指数），

包括 Shannon-Wiener 指数、Simpson 指数、ACE

指数和 Chao1 指数。Shannon-Wiener 指数反映样

本中的物种多样性和分布均匀度，群落物种多样

性越高，分布越均匀该指数越大。Simpson 指数

反映样本中微生物群落组成多样性和分布均匀

度，该指数有 3 种展示形式，第一种是经典

Simpson 指数（D），第二种是 1 减经典 Simpson

指数（1-D），也叫 Gini-Simpson 指数，第三种

是 1/经典 Simpson 指数（1/D），也叫逆辛普森多

样性指数（Ruggiero et al.，2015；Jia et al.，2018；

Rosenthal et al.，2019）。本文选择 1 减经典

Simpson 指数（1-D），即 Gini-Simpson 指数展示，

群落内物种多样性越高，分布越均匀，指数越大

（Venturi et al.，2007）。Chao1 指数评价群落中

包含的物种总数，物种总数越多该指数越大。

ACE 指数评价样本中 OTU 总数，OTU 总数越多

该指数越大（Chao，1984；Chao et al.，2000）。

利用 Qiime 软件计算不同样本间 Beta 距离，在

细菌和真菌水平分别进行主坐标分析（Principal 

co-ordinates analysis，PCoA），在二维坐标图中

群落组成相似的样本距离越近。 

细 菌 功 能 预 测 PICRUSt （ Phylogenetic 
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investigation of communities by reconstruction of 
unobserved states）分析是基于 Greengene 基因数

据库（http://greengenes.secondgenome.com/）中

的物种进化树和每个 OTU 的代表基因序列，

基于 KEGG（Kyoto Encyclopedia of Genes and 

Genomes）数据库进行基因功能预测，对比测

序数据获得的物种组成信息，推测样本中的功

能基因组成，用 SPSS 25.0 软件绘制相对丰度

柱形图。 

1.6  数据统计与分析 

用 SPSS 25.0 软件中独立样本 T 检验比较谷

蠹幼虫和成虫体内细菌和真菌群落 Alpha 多样

性指数的差异，在 P=0.05 的水平上比较差异显

著性，用 GraghPad Prism8 软件作图。基于 Beta

距离利用多元方差分析（Adonis）计算幼虫和成

虫体内细菌和真菌群落之间是否存在显著差异， 

用 R（Version 2.15.3）软件中 vegan 包 Adonis 

函数进行计算。 

2  结果与分析 

2.1  谷蠹体内细菌群落组成及多样性分析 

2.1.1  16S rDNA基因V3-V4区序列拼接与聚类

分析  谷蠹体内细菌 16S rDNA的V3-V4区高通

量测序共得到原始序列 518 444 条，拼接优化后

有效数据为 505 652 条。在 97%相似度水平上进

行聚类，共得到 291 个 OTUs。其中幼虫样本测

序原始数据为 262 710 条，对应优化后得到 

256 551 条有效数据，聚类到个 214 个 OTUs。

成虫样本测序原始数据为 255 734 条，对应优化

后得到 249 101 条有效数据，聚类到 251 个

OTUs。成虫和幼虫共有的 OTU 数目为 174，成

虫特有 77 个，幼虫特有 40 个（表 1）。 

 
表 1  谷蠹体内细菌 16S rDNA 高通量测序情况 

Table 1  Basic information of high-throughput sequencing based on 16S rDNA in Rhyzopertha dominica 

样品 

Sample 

原始数据 

Number of raw reads 

有效数据 

Number of valid reads

共有 OTU 数 

Number of shared OTUs

特有 OTU 数 

Number of unique OTUs

RDL 262 710 256 551 174 40 

RDA 255 734 249 101 174 77 

RDL：幼虫；RDA：成虫。下表同。 

RDL: Larvae; RDA: Adults. The same below. 
 

2.1.2  谷蠹体内细菌种类组成分析  基于 OTU

的分类结果，在各分类等级上对谷蠹幼虫和成虫

体内细菌种类和相对丰度进行统计分析（图 1）。

根据 16S rDNA 注释结果在门分类阶元水平上，

谷 蠹 幼 虫 和 成 虫 体 内 有 拟 杆 菌 门

（Bacteroidetes）、变形菌门（Proteobacteria）、

厚 壁 菌 门 （ Firmicutes ）、 蓝 细 菌 门

（Cyanobacteria）、绿弯菌门（Chloroflexi）等

24 门细菌。拟杆菌门（Bacteroidetes）是谷蠹体

内的第一大优势菌门，分别占幼虫和成虫体内细

菌群落组成的 64.60%和 91.92%。幼虫和成虫共

有 16 个菌门的细菌，成虫独有 4 个门，幼虫独

有 4 个门，幼虫和成虫独有菌门的细菌丰度偏

低，均不足 0.05%。在目分类阶元水平上，共注

释到 95 目，包括黄杆菌目（Flavobacteriales）、

立克次氏体目（Rickettsiales）、伯克氏菌目

（ Burkholderiales ） 、 虫 原 体 目

（ Entomoplasmatales ） 和 棒 状 菌 目

（Corynebacteriales）等。幼虫和成虫均以黄杆

菌目（Flavobacteriales）为优势菌目，分别占幼

虫 和 成 虫 体 内 细 菌 群 落 组 成 的 64.56% 和

91.85%。在科分类阶元水平上，共注释到 141

科，包括黄杆菌目未鉴定科（Flavobacteriales 

fam.）、伯克氏菌科（Burkholderiaceae）、螺原体

科 （ Spiroplasmataceae ） 、 棒 状 菌 科

（ Corynebacteriaceae ） 和 巴 斯 德 菌 科

（Pasteurellaceae）等。幼虫和成虫均以黄杆菌

目未鉴定科（Flavobacteriales fam.）为主要优势

菌科，分别占幼虫和成虫体内细菌群落组成的

64.55%和 91.79%。在属分类阶元水平上，共注 
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图 1  谷蠹幼虫和成虫体内细菌在门（A）、目（B）、科（C）和属（D）水平的相对丰度 

Fig. 1  Relative abundance of the bacteria at the phylum(A), order(B), family(C) and  
genus(D) levels in larvae and adults of Rhyzopertha dominica 

RDL：幼虫；RDA：成虫。下图同。 

RDL: Larvae; RDA: Adults. The same below. 
 

释到 213 属，包括谷蠹内共生菌 FERD、伯克霍

尔 德 菌 属 （ Burkholderia ）、 螺 原 体 属

（ Spiroplasma ）、 蟑 螂 杆 状 体 科 未 鉴 定 属

（ Blattabateriaceae gen. ） 和 棒 状 菌 属

（Corynebacterium）等。谷蠹幼虫和成虫体内的

优势菌属均为谷蠹内共生菌 FERD，即与 Okude

等（2017）的研究一致，本研究中 FERD 在幼虫

体内占细菌群落组成 63.77%，在成虫体内占

88.28%。 

2.1.3  谷蠹细菌群落多样性分析  谷蠹幼虫和

成虫体内细菌群落 Alpha 多样性分析结果见图

2。幼虫的 Shannon-Wiener 指数为 2.07 显著大于
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成虫的 1.08（P=0.002），幼虫的 Simpson 指数为

0.55 显著大于成虫的 0.23（P=0.043）（图 2：A，

B），表明幼虫比成虫体内细菌群落多样性更高，

物种分布更均匀。成虫的 ACE 指数为 257.66 大于

幼虫的 161.18 但差异不显著（P=0.072），成虫

Chao1 指数为 262.77 大于幼虫的 161.59 但差异

不显著（P=0.073）（图 2：C，D），表明谷蠹成虫

比幼虫体内细菌物种丰富度更高但差异不显著。 
 

 
 

图 2  谷蠹幼虫和成虫体内细菌 α多样性指数差异分析 

Fig. 2  Variance analysis of the α-diversity index of bacteria in larvae and adults of Rhyzopertha dominica 

A. Shannon-Wiener 指数；B. Simpson 指数；C. ACE 指数；D. Chao1 指数。*表示差异显著（P<0.05）， 

**表示差异极显著（P<0.01）。图 6 同。 

A. Shannon-Wiener index; B. Simpson index; C. ACE index; D. Chao1 index. * means significant difference (P<0.05),  
** means extremely significant difference (P<0.01). The same as Fig. 6. 

 

Beta 多样性分析结果表明，谷蠹幼虫各样本

聚集在一起，成虫各样本聚集在一起，显示出幼

虫和成虫 2 个水平（图 3）。进一步对组间距离进

行多元方差分析，结果显示幼虫和成虫两组间细

菌群落结构存在显著差异（R2=0.211，P= 0.008）。 

2.1.4  谷蠹幼虫和成虫体内细菌功能预测  谷

蠹体内细菌功能预测结果见图 4，谷蠹体内细菌

具有包括膜转运（Membrane transport）、复制与

修复（Replication and repair）、氨基酸代谢

（Amino acid metabolism）、碳水化合物代谢

（Carbohydrate metabolism）、能量代谢（Energy 

metabolism）、翻译（Translation）、辅助因子和

维生素的代谢（Metabolism of cofactors and 

vitamins）、核苷酸代谢（Nucleotide metabolism） 

 
 

图 3  谷蠹幼虫和成虫体内细菌主坐标分析 

Fig. 3  PCoA analysis of bacteria larvae and  
adults of Rhyzopertha dominica 
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图 4  谷蠹幼虫和成虫体内细菌基因功能 

注释相对丰度柱形图 

Fig. 4  Relative abundance and gene function 
annotation of the bacteria in larvae and adults of 

Rhyzopertha dominica 

和细胞生理过程与信号（Cellular processes and 

signaling）等功能。部分 16S rDNA 序列未在数

据库中对比到相同物种或近缘种，暂不能进行功

能预测，分类为其它。 

2.2  谷蠹体内真菌群落组成及多样性分析 

2.2.1  ITS1 序列拼接与聚类分析  谷蠹体内

真菌 ITS 的 ITS1 高通量测序共得到原始序列

530 914 条，拼接优化后有效数据为 305 430 条。

在 97%相似度水平上进行聚类，共得到 963 个

OTUs。其中幼虫样本测序原始数据为 287 603

条，对应优化后得到 196 246 条有效数据，聚类

到 547 个 OTUs。成虫样本测序原始数据为

243 311 条，对应优化后得到 109 184 条有效数

据，聚类到 963 个 OTUs。成虫和幼虫共有的

OTU 数目为 547，成虫特有 416 个，幼虫无特

有 OTU（表 2）。 
 

表 2  谷蠹体内真菌 ITS1 测序情况 

Table 2  Basic information of high-throughput sequencing based on ITS1 in Rhyzopertha dominica 

样本 
Sample 

原始数据 
Number of raw reads 

有效数据 
Number of valid reads 

共有 OTU 数 
Number of shared OTUs 

特有 OTU 数 
Number of unique OTUs

RDL 287 603 196 246 547 0 

RDA 243 311 109 184 547 416 

 
2.2.2  谷蠹体内真菌种类组成分析  基于 OTU

的分类结果，在各分类等级上对谷蠹幼虫和成虫

真菌种类和相对丰度进行统计分析（图 5）。在

门分类阶元水平上，谷蠹幼虫和成虫体内真菌的

ITS 基因序列共注释到 11 门，包括子囊菌门

（Ascomycetes）、担子菌门（Basidiomycota）、

被 孢 霉 门 （ Mortierellomycota ）、 壶 菌 门

（Chytridiomycota）和罗兹菌门（Rozellomycota）

等。子囊菌门（Ascomycetes）是谷蠹体内的第

一大优势菌门，分别占幼虫和成虫体内真菌群落

组成的 52.84%和 11.07%。幼虫独有菌门 6 个，

分别是壶菌门（Chytridiomycota）、球囊菌门

（Glomeromycota）、毛霉门（Mucoromycota）、

芽 枝 霉 门 （ Blastocladiomycota ） 、

Neocallimastigomycetes 和 Aphelidiomycota，成

虫独有 1 个菌门梳霉门（Kickxellomycota）。在

目分类阶元水平上，谷蠹幼虫和成虫样本共注释

到 68 目 ， 丰 度 较 高 的 目 有 格 孢 菌 目

（Pleosporales）、散囊菌目（Eurotiales）、煤炱目

（Capnodiales）、肉座菌目（Hypocreales）和白

粉菌目（Erysiphales）等，谷蠹幼虫和成虫均以

格孢菌目（Pleosporales）为优势菌目，分别占幼

虫和成虫体内真菌群落组成的 46.71%和 7.28%。

在科分类阶元水平上，谷蠹幼虫和成虫样本共注

释 到 125 科 ， 丰 度 较 高 的 科 有 格 孢 菌 科

（Pleosporaceae）、曲霉科（Aspergillaceae）、赤

壳 科 （ Nectriaceae ）、 法 夫 酵 母 科

（ Phaffomycetaceae ） 和 巨 孢 衣 科

（Megasporaceae）等，谷蠹幼虫和成虫均以格

孢菌科（Pleosporaceae）为优势菌科，分别占幼

虫和成虫体内真菌群落组成的 44.78%和 7.18%。

在属分类阶元水平上，谷蠹幼虫和成虫样本共注
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释 到 195 属 ， 丰 度 较 高 的 属 有 链 格 孢 属

（Alternaria）、曲霉属（Aspergillus）、黑团孢酶

属（Periconia）、枝孢属（Cladosporium）和耙

菌属（Irpex）等，谷蠹幼虫和成虫均以链格孢属

（Alternaria）为优势菌属，分别占幼虫和成虫

体内真菌群落组成的 44.62%和 7.10%。黑团孢酶

属（Periconia）是幼虫独有菌属，占幼虫体内真

菌群落组成的 1.41%。 

 

 
 

图 5  谷蠹幼虫和成虫体内真菌在门（A）、目（B）、科（C）和属（D）水平的相对丰度 

Fig. 5  Relative abundance of the fungus at the phylum (A), order (B), family (C) and genus (D)  
levels in larvae and adults of Rhyzopertha dominica 

 
2.2.3  谷蠹真菌群落多样性分析  谷蠹幼虫和

成虫体内真菌群落 Alpha 多样性分析结果见图

6。成虫的 Shannon-Wiener 指数为 4.11 显著大于

幼虫的 3.07（P=0.040），成虫的 Simpson 指数为

0.83 极显著大于幼虫的 3.07（P=0.005）（图 6：

A，B），表明成虫比幼虫体内真菌群落多样性更

高，物种分布更均匀。成虫的 ACE 指数为 576.65

大于幼虫的 289.92 但差异不显著（P=0.061）， 
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图 6  谷蠹幼虫和成虫体内真菌 α多样性指数差异分析 

Fig. 6  Variance analysis of the α-diversity index of fungus in larvae and adults of Rhyzopertha dominica 
A. Shannon-Wiener 指数；B. Simpson 指数；C. ACE 指数；D. Chao1 指数。*表示 P<0.05，**表示 P<0.01。 

A. Shannon-Wiener index; B. Simpson index; C. ACE index; D. Chao1 index. * means P<0.05, ** means P<0.01. 
 

成虫的 Chao1 指数为 688.89 大于幼虫的 306.15

但差异不显著（P=0.064）（图 6：C，D），表明

成虫比幼虫体内真菌物种丰富度高但差异不

显著。 

Beta 多样性分析结果表明，谷蠹幼虫各样本

聚集在一起，成虫各样本聚集在一起，显示出幼

虫和成虫 2 个水平（图 7）。进一步对组间距离 

进行多元方差分析，结果显示幼虫和成虫两组间

真 菌 群 落 结 构 存 在 显 著 差 异 （ R2=0.245 ，

P=0.030）。 

3  讨论 

本研究基于二代高通量测序技术，对谷蠹成

虫和幼虫体内细菌 16S rDNA 和真菌 ITS 序列进

行测序分析，探究谷蠹体内微生物群落组成多样

性。结果表明，谷蠹所有样本细菌共聚类到 291

个 OTUs，注释到 24 门，50 纲，95 目，141 科，

213 属；真菌共聚类到 963 个 OTUs，注释到 11

门，35 纲，68 目，125 科，195 属。在数据库进

行物种注释时，由于数据库 ITS1 序列信息不足， 

 
 

图 7  谷蠹幼虫和成虫体内真菌主坐标分析 

Fig. 7  PCoA analysis of fungus in larvae and  
adults of Rhyzopertha dominica 

 

很多真菌序列没有注释到纲和门水平。从聚类结

果看，真菌的丰富度是细菌的 2.4 倍，可以明确

谷蠹体内真菌资源丰富，有待开发研究。 

本研究发现谷蠹体内优势共生菌是 FERD，

属于拟杆菌门，拟杆菌纲，黄杆菌目。FERD 16S 

rDNA 序列对比发现它与锯谷盗 Oryzaephilus 
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surinamensis 的 胞 内 共 生 菌 Candidatus 

Shikimatogenerans silvanidophilus 在分类地位上

最为接近，与其它昆虫内共生菌如半翅目昆虫的

Sulcia 和蟑螂体内的 Blattabacterium 共同组成拟

杆菌门下一个新的分支（Okude et al.，2017；

Kiefer et al.，2021）。S. silvanidophilus 在锯谷盗

腹部形成 4 个椭圆形菌胞体，在锯谷盗成虫体内

感 染 密 度 比 幼 虫 高 ， 抗 生 素 消 除 S. 

silvanidophilus 的锯谷盗成虫表皮厚度较薄，对

干旱环境的适应能力降低（Engl et al.，2018）。

这与本研究 FERD 在谷蠹成虫体内相对丰度高

于幼虫结果一致，因此推测 FERD 在成虫体内相

对丰度升高与成虫羽化后表皮形成有关。除

FERD 之外，谷蠹体内优势菌门还有变形菌门和

厚壁菌门，这些也是其它鞘翅目昆虫如赤拟谷盗

T. castaneum、暗黑鳃金龟和云斑白条天牛

Batocera lineolata 的肠道优势菌（Huang and 

Zhang，2013；王争艳等，2020；徐蕾等，2022），

这些菌可能也处于谷蠹的肠道中，可进一步分离

培养，研究其功能。谷蠹体内的真菌优势菌属链

格孢属是常见的粮食真菌，粮食作物在田间生长

和收获期容易感染（祁智慧等，2022），有可能

是谷蠹取食小麦时摄入。此外，谷蠹体内多种微

生物的功能以及微生物与谷蠹的互作关系还有

待进一步研究。 

Beta 多样性分析显示谷蠹成虫和幼虫体内

细菌和真菌群落差异显著，Alpha 多样性分析显

示成虫体内细菌多样性比幼虫高，而成虫

Shannon-Wiener 指数和 Simpson 指数显著低于

幼虫，是因为成虫体内优势菌 FERD 占比过高，

细菌群落分布均匀度下降。昆虫体内微生物群落

变化是对环境变化和宿主生理变化的反应，是为

了满足宿主的生态需求或生理需求，群居社会性

蜜蜂从低龄幼虫到高龄幼虫肠道微生物多样性

升高，因为高龄幼虫进食量比低龄幼虫多

（Kwong and Moran，2016；黄敦元，2015）。白

蜡虫 Ericerus pela 雌虫比雄虫体内细菌群落多

样性更高，因为雄虫发育过程中体表覆盖一层白

蜡，生活环境比雌虫简单（吕品，2019）。本研

究中成虫体内真菌多样性比幼虫有显著升高，原

因可能是谷蠹幼虫生活在粮粒内部，进食单一，

活动范围小，生长至成虫钻出粮粒，接触到的外

界环境更复杂，取食更多样化。细菌功能预测结

果显示，幼虫和成虫体内细菌功能比较接近，主

要包括膜转运、复制与修复、氨基酸代谢和能量

代谢。细菌功能预测是基于 16S rDNA 片段在数

据库的注释结果，其功能仍需进一步实验验证。 

综上所述，谷蠹体内具有丰富的真菌和细菌

种类，且幼虫和成虫微生物种类、多样性丰度存

在差异，这些微生物可能影响宿主生命活动、抗

药性产生、能量代谢及细胞生理过程等，是防治

谷蠹的重要靶标，也是挖掘微生物防治害虫的重

要资源。本研究基于高通量测序技术全面分析了

谷蠹微生物组成和多样性，研究结果为下一步研

究微生物功能和“抑菌治虫”策略提供参考，同时

为揭示共生菌与谷蠹环境适应性关系奠定基础。 
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