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肠道菌群影响昆虫生殖的研究进展* 
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（华南师范大学生命科学学院，昆虫科学与技术研究所，广东省昆虫发育生物学与应用技术重点实验室， 

广州市昆虫发育调控与应用研究重点实验室，广州 510631） 

摘  要  昆虫肠道菌群已被当作一个特殊的“多功能器官”，并作为个体的重要组成部分在昆虫生长发育、

营养、免疫及抵御病原物等方面发挥着重要作用。肠道微生物不仅影响肠道的健康与功能，还通过其代谢

产物影响生殖器官发育与生殖行为。本文主要总结了近年来肠道菌群影响昆虫生殖的主要研究结果和进

展，为未来通过改变肠道菌群开展资源昆虫的大量生产与利用以及害虫的生物防治提供参考。 
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Advances in understanding the effects of gut  
microbiota on insect reproduction 
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(Guangzhou Key Laboratory of Insect Development Research and Application Research, Guangdong Key Laboratory of  

Insect Developmental Biology and Applied Technology, Institute of Insect Science and Technology, School of  

Life Sciences, South China Normal University, Guangzhou 510631, China) 

Abstract  The intestinal microbiota of insects is widely regarded as a unique “multifunctional organ”. It plays a critical role in 

numerous insect activities, including growth and development, nutrition, immunity, and disease resistance. In addition to 

affecting the health and function of the gut, the intestinal microbiota also influences reproductive behavior and organ 

development through its metabolites. This minireview provides a summary of the recent advances made in research on the 

effects of gut microbiota on insect reproduction. It serves as a valuable reference for large-scale production and utilization of 

resource insects and provides the foundation for future development of biological pest control strategies that manipulate the 

intestinal microbiota. 
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昆虫作为陆地自然生态系统中多样性最为

丰富的物种，凭借其强大的繁殖能力、迁徙能力

及对环境适应力，影响着人类健康与农业生产

（Basset et al., 2012）。在长期与周围环境中各种

微生物的协同进化过程中，昆虫肠道内栖居了种

类繁多的微生物，它们直接或间接地影响着昆虫

肠道的稳态与各项生理功能，其中细菌是昆虫肠

道中最主要的微生物类群，常被统称为肠道菌群

（Lee and Brey, 2013）。肠道菌群在与昆虫宿主

长期共进化过程中，也形成了多样的群落结构与

生物学功能，在昆虫生长发育（Reedy et al., 

2019）、免疫（Ryu et al., 2008; Min and Tatar, 

2018）、肠道形态重塑（Broderick et al., 2014）、

生活史（Keebaugh et al., 2018）以及抗药性及抵



·238· 应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology 61 卷 

 

 

御病原物（Kalappa et al., 2018; Su et al., 2019）

等方面均发挥重要作用。与之相适应的，昆虫也

进化出多样的肠道结构与理化特征以适应肠道

菌群，肠道微生物的群落结构与代谢活动等也受

到宿主遗传因素与肠道微环境等影响，这就使得

肠道菌群具有多样性兼具宿主的特异性。越来越

多的研究发现，肠道菌群不仅影响肠道的发育与

功能，其代谢活动还与其它器官发育及功能也密

切相关（Elgart and Soen, 2018; Henriques et al., 

2020; Nguyen et al., 2020）。因此，研究肠道微

生物组与宿主生理活动及生长发育间的关系对

于全面理解昆虫的生命活动及其在肠道微生态

系统中的进化至关重要。 

近十余年来，随着高通量测序和多组学分析

等技术的快速发展与应用，人们对昆虫肠道菌群

的群落结构与功能有了较深入的认识。随着昆虫

肠道微生物研究的逐渐深入，越来越多昆虫种类

的肠道微生物多样性及其对宿主的生理功能得

到了揭示，昆虫肠道微生物开发潜力也得到了越

来越多关注，并逐渐被应用于农业和环境保护等

重要领域。昆虫强大的生殖力是维持其种群繁盛

和种群密度的重要因素之一，目前越来越多的研

究发现，肠道菌群的失调或消除会降低昆虫的繁

殖力，影响昆虫生殖细胞系的发育和功能。如沃

尔巴克氏体（Wolbachia）是定殖某些昆虫生殖

细胞内的一类专性共生菌，可通过诱导昆虫胞质

不相容和孤雌生殖机制改变生殖方式（Poinsot 

et al., 2003; Li et al., 2021），这为人类利用该共

生体转染昆虫进而降低昆虫的生殖能力，控制害

虫的种群数量，实现害虫可持续防控提供可能。

因此，本文重点综述了肠道菌群在昆虫生殖中的

作用，并展望未来研究方向。 

1  肠道菌群对昆虫生殖的影响 

昆虫的生殖方式根据受精机制分为两性生

殖和孤雌生殖；按照产生的后代形态，可分为卵

生和胎生。绝大多数的昆虫种类主要进行两性生

殖和卵生。而两性生殖是最常见的生殖方式，其

特点是需要经过雌雄交配，雄性个体产生的精子

与雌性个体产生的卵子结合后，才能正常发育成

新个体。肠道菌群可以通过水平或垂直传播的方

式存在于昆虫的世代中，并在昆虫生殖过程中扮

演重要角色。 

1.1  肠道菌群对昆虫雌性生殖的影响 

近年来，越来越多的研究关注到肠道菌群

变化对雌性成虫生殖的影响。肠道菌群的失衡

可抑制宿主昆虫交配行为、卵巢发育、卵子发生

及排卵量等过程。取食寄主植物龙葵 Solanum 

nigrum 的 茄 二 十 八 星 瓢 虫 Henosepilachna 

vigintioctopunctata 肠道中分布着更多与脂代谢

密切相关的菌群，其成虫卵巢的发育程度明显高

于取食其它寄主植物和人工饲料的成虫（图 1：

A），表明肠道菌群对茄二十八星瓢虫的繁殖力

具有重要的辅助作用（Li et al., 2021）。对南亚

果实蝇 Zeugodacus tau 1 龄幼虫持续饲喂含抗

生素的饲料进而改变其肠道细菌群落会抑制其

卵巢发育（图 1：B）并使其丧失产卵能力（Noman 

et al., 2021）。在食用添加抗生素血液后的埃及

伊蚊 Aedes aegypti 的中肠中，肠道细菌数量减少

进而导致卵巢中生成的卵母细胞数量和其产卵

量均显著下降（Gaio et al., 2011）。在抗生素处

理后的桔小实蝇 Bactrocera dorsalis 肠道中，肠

杆菌科菌群的减少会导致固氮能力下降，阻碍了

信息素的合成，进而导致其产卵能力下降（Cai 

et al., 2018）。饲喂抗生素后的柑橘大实蝇

Bactrocera minax 和桔小实蝇成虫的卵巢发育明

显受到抑制且排卵也受到阻碍（Andongma et al., 

2018; Akami et al., 2019）。此外，去除肠道菌群

的黑腹果蝇 Drosophila melanogaster 卵巢中生成

的卵母细胞数量明显减少并加快了羽化后母系

细胞到合子的转变，而进一步研究发现黑腹果蝇

卵子发生受阻与肠道中醋酸杆菌 Acetobacter 

pomorum 的缺失有关（Elgart et al., 2016）。 

雌性昆虫的交配行为与产卵次数也会受到

肠道菌群的影响。在最佳进食条件下，抗生素处

理显著降低了黑腹果蝇的多产性（Ridley et al., 

2012, 2013）。在油橄榄实蝇 Bactrocera oleae

中，饲喂含有恶臭假单胞菌 Pseudomonas putida

的饲料比仅饲喂蔗糖的雌虫的产卵数目更多

（Sacchetti et al., 2014）。相似地，成团肠杆菌 
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Enterobacter agglomerans 与 肺 炎 伯 克 氏 菌

Klebsiella pneumoniae 能显著提高雌性地中海实

蝇 Bactrocera oleae 的生殖能力（Niyazi et al., 

2004）。用抗生素清除肠道微生物后，豌豆蚜虫

Acyrthosiphon pisum 的生长发育速度与繁殖能力

均降低（ Douglas, 2015），臭蝽 Megacopta 

punctatissima 的 发 育 则 出 现 停 滞 甚 至 不 育

（Fukatsu and Hosokawa, 2002）。喂食包括产酸

克雷伯氏菌 Klebsiella oxytoca 在内的肠杆菌科混

合菌系可以延长地中海实蝇无菌品系的寿命并

提高其交配能力（Behar et al., 2008）。抗生素处

理导致益虫刺肩蝽 Podisus maculiventris 的产卵

量比食用正常人工饲料显著下降（Ahsaei et al., 

2020）。特定的肠道菌群还可影响寄主的产卵偏

好性和产卵次数。未经抗生素处理的野生型地中

海实蝇含有天然的肠道共生菌，其产卵次数明显

多于无菌地中海实蝇，也多于饲喂宿主中分离到

的泛菌属（Pantoea）或克雷伯氏菌的地中海实

蝇；向无菌地中海实蝇喂食含有均质化肠道共生

菌的饲料后，其产卵次数能够恢复到与含有共生

菌群体的野生型地中海实蝇相同的水平（Jose 

et al., 2019）。 
 

 
 

图 1  肠道菌群对雌性成虫卵巢发育的影响 

Fig.1  Effects of the gut microbiota on ovarian development in female adults 

A. 不同取食的茄二十八星瓢虫卵巢和精巢的发育（Li et al., 2021）; B. 不同时期南亚果实蝇卵巢的发育 

（Noman et al., 2021）。Sn: 龙葵；Sm: 金银茄；Ad: 人工饲料; CKO: 对照组卵巢；T2O: 抗生素处理。 

A. Ovary and testis development in H. vigintioctopunctata adults reared on different diets (Li et al., 2021);  
B. Ovary development on different days after eclosion of Zeugodacus tau (Noman et al., 2021). 

Sn: Solanum nigrum; Sm: Solanum melongena; Ad: Rrtificial diet; CKO: Ovary of control group; T2O: Antibiotic-treated. 
 

1.2  肠道菌群对昆虫雄性生殖的影响 

因为昆虫雄性生殖能够反映繁殖强度变化

的指标不完全，所以雄性繁殖的情况在很多研究

中常常被低估或忽视。然而，成功的交配是昆虫

两性生殖与繁衍后代所必须的。交配成功后的雄

性生殖腺分泌物可引起雌性昆虫的行为与生理

发生深刻变化，包括促进卵子成熟和排卵量增加
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等。目前发现，肠道菌群失调同样会引起雄性个

体体内代谢功能的紊乱进而对雄性生殖产生影

响。哺乳动物肠道中拟杆菌属 Bacteroides 和普

氏菌属 Prevotella 的丰度变化与雄性生殖密切相

关，其丰度变化会引起氧化途径、蛋白质运输、

类固醇合成、蛋白质加工及线粒体的功能变化。

高脂饮食诱导的肠道菌群失衡与精子发生缺陷 

存在紧密相关，具体表现为精子数目减少且精子

活力也降低（Ding et al., 2020）。暴露于草甘膦

的大鼠肠道共生菌组成发生变化进而引起睾丸

结构受损、精子活力降低并增加精子畸形率（Liu 

et al., 2022）。然而，肠道菌群改变是否影响昆虫

精巢发育与精子发生的专门研究报道很少。抗生

素处理可严重影响南美按实蝇 A n a s t re p h a 

fraterculus 雄性交配成功率，在饲喂蔗糖饲料后

雄蝇交配成功率有所提高（Juárez et al., 2019）。

Li 等（2021）的研究也发现，取食寄主植物龙葵

的茄二十八星瓢虫成虫的精巢发育程度明显高

于取食其它寄主植物和人工饲料的瓢虫（图 1：

A），其肠道菌群也不同，表明肠道菌群对雄成

虫的生殖力具有重要的辅助作用（Li  et al . , 

2021）。另外，肠道微生物产生的信息素在昆虫 

之间的化学通讯中发挥重要的作用。有报道发

现，桔小实蝇雄成虫直肠中芽孢杆菌可促进性信

息素 2, 3, 5-三甲基吡嗪和 2, 3, 5, 6-四甲基吡嗪

的合成进而吸引未交配的雌成虫（Ren et al., 

2021）（图 2）。 

1.3  肠道菌群影响昆虫生殖的作用机制 

越来越多的研究表明，肠道菌群失调或重要

菌群缺失会抑制多种宿主昆虫生殖细胞发育和 

降低生殖力。因此，揭示肠道菌群与昆虫生殖之

间的相互关系及作用机制也逐渐受到关注。明确

肠道菌群对昆虫生殖的调控机理，将加深对昆虫

进化和繁殖等重大问题的理解和认识，具有重要

的科学意义。同时，为充分利用和操纵肠道菌群

控制昆虫种群数量奠定理论基础，开辟害虫防治

和益虫利用的新途径。目前，关于肠道菌群与昆

虫生殖相互作用的分子机制的研究主要集中在

营养代谢、激素代谢和能量变化等方面。 

 
 

图 2  雄性桔小实蝇直肠内芽孢杆菌属产生性信息素促

进交配（Ren et al., 2021） 

Fig. 2  Rectal bacteria Bacillus sp. produce sex 
pheromones in the male Bacillus dorsalis  

promoting mating (Ren et al., 2021) 
 

首先，营养物质和激素代谢是昆虫生长、发

育与繁殖所必需的代谢信号通路，而肠道菌群能

够为昆虫提供一些因自身不能合成而缺乏的且

为生殖发育必需的营养和代谢物质，例如维生

素、固醇和必需氨基酸等。油橄榄实蝇肠道细菌

被抑制后会改变宿主昆虫的营养状态，使得昆虫

宿主体内蛋白质和必需氨基酸含量减少，进而降

低昆虫宿主的多产性（Ben-Yosef et al., 2010）。

含有肠道共生菌伯克霍尔德菌 Burkholderia 

cepacia 的点蜂缘蝽 Riptortus pedestris 雌成虫血

淋巴中被检测到保幼激素 3 skipped 双环氧化合

物（Juvenile hormone Ⅲ skipped bisepoxide，

JHSB3），且其滴度高于无菌雌成虫血淋巴中的

含量；JHSB3 处理后的无菌雌成虫血淋巴中储

存蛋白和卵黄原蛋白含量均大量增加（Lee et al., 

2019）。储存蛋白是脂肪体合成的丰度最高的蛋

白，而脂肪体是昆虫生殖发育所需氮和氨基酸的

主要来源（Telfer and Kunkel, 1991），同时卵黄

原蛋白又为卵子发生过程提供各类营养和功能

物质。因此，伯克霍尔德菌通过促进点蜂缘蝽体

内 JHSB3 的生物合成，提升储存蛋白和卵黄原

蛋白的含量和累积，进而促进了雌成虫产卵量的

增加（Lee et al., 2017）。某些种类昆虫肠道内还 
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分布更多与脂代谢相关的菌群，而脂质生物合成

途径和脂蛋白与昆虫的繁殖适应性有关（Ziegler 

and Van Antwerpen, 2006; Fruttero et al., 2011）。

卵黄原蛋白（Tufail and Takeda, 2008）为胚胎发

育提供营养并作为能量储备（Tiu et al., 2009），

直接或间接影响昆虫的繁殖力（Xu et al., 2010; 

Zhai et al., 2015）。脂质积累的减少可能导致卵黄

原蛋白合成的抑制，从而导致昆虫繁殖力的降

低。因此，参与脂质代谢的肠道微生物可能通过

调节脂质代谢来影响昆虫卵黄原蛋白合成进而

影响昆虫的繁殖力。总之，昆虫肠道微生物的多

样性随着不同食物的摄入及摄入量的变化而发

生改变，进而影响与食性相关的昆虫繁殖力。 

另外，昆虫的营养调节与能量代谢主要依

赖于 TOR（Target of rapamycin，TOR）/氨基酸

（Amino acid，AA）及胰岛素信号通路。这些通

路不仅可以保证为昆虫卵的形成提供足够的营

养成分，同时也是调控昆虫生殖发育的重要环

节。研究结果发现，果蝇肠道共生菌醋酸杆菌和

植物乳杆菌 Lactobacillus plantarum 都可以通过

激活胰岛素信号通路来发挥其作用，前者直接激

活并启动胰岛素信号通路（Shin et al., 2011），后

者则首先激活 TOR 信号通路，进而启动胰岛素

信号通路（Storelli et al., 2011），暗示肠道共生

菌可通过调控胰岛素/TOR 信号通路促进昆虫宿

主的生长发育与生殖力。作为保证卵发育营养使

用效率的重要调控因子，氨基酸/TOR（AA/TOR）

和胰岛素通路在雌性昆虫生殖过程中起到重要

作用。AA/TOR 通路作为初级营养感受器不仅会

被组织特异性营养响应激活，还调控着昆虫类胰

岛素多肽的合成与分泌（Colombani et al., 2003）。

TOR 信号通路可整合胰岛素与营养信号通路进

而通过调控保幼激素和蜕皮激素前体的合成和

激素的分泌来进行生殖调控（Smykal et al., 

2015）。因此，胰岛素-TOR 信号通路成为昆虫早

期卵子对蛋白质需求的首要营养信号。此外，去

除黑腹果蝇肠道细菌可以抑制卵子发生，与对照

胚胎相比，细菌耗尽果蝇胚胎的分析显示出母体

到合子的转变加快，总体上胚胎发育更快（Elgart 

et al., 2016）。进一步研究发现，肠道醋酸杆菌属

Acetobacter 的缺失可导致与卵子发生相关的醛

脱氢酶（Aldehyde dehydrogenase）基因表达异常，

进而抑制了卵子发生（Elgart et al., 2016）。这种

抑制作用可通过取食充足的酵母得到逆转。肠道

菌群还能够直接影响卵巢线粒体活性和 ATP 水

平进而干扰黑腹果蝇的生殖功能，补充核黄素

（Riboflavin，RbF）后可解除对卵子发生的抑制

（Gnainsky et al., 2021）。这些结果表明，卵母细

胞生成所需的核黄素和其它菌群衍生的维生素

等代谢产物水平的下降可能是卵子发生受到抑

制的重要原因（Terashima et al., 2005; Hansen 

et al., 2013）。作为线粒体辅酶的前体，核黄素、

烟酸及硫胺素等 B 型维生素是影响线粒体活性

的重要因素，但是昆虫自身不能合成核黄素且只

能通过肠道菌群或取食获得，因此，这也暗示了

无菌果蝇发育迟缓与卵子发生抑制现象可能是

由肠道细菌源性维生素不足引起的（Fridmann- 

Sirkis et al., 2014）。进一步深入研究发现，去除

肠道细菌可降低果蝇核黄素水平并降低柠檬酸

循环、糖酵解和电子传递链途径中的代谢物水

平。这些变化伴随着 ATP 和 GTP 的全面减少和

发育中的卵母细胞和卵泡细胞线粒体活性的降

低。因此，肠道细菌通过细菌-线粒体轴可提供

线粒体辅酶的代谢前体来调节昆虫宿主能量代

谢与卵子发生（Gnainsky et al., 2021）。 

最后，肠道菌群还可通过调节信息素合成进

而影响昆虫的交配偏好性或产卵取向。桔小实蝇

雄成虫直肠中芽孢杆菌的代谢物葡萄糖和苏氨

酸是性信息素 2, 3, 5 -三甲基吡嗪（TMP）和 2, 3, 

5, 6-四甲基吡嗪（TTMP）的合成底物（Ren et al., 

2021）。桔小实蝇肠道共生菌柠檬酸杆菌属

Citrobacter 可产生乙酸叶醇酯（3-hexenyl acetate，

3-HA）物质进而使得孕育期雌成虫的产卵器感

应雌物质后在果实上产卵（He et al., 2022）。肠

道共生菌也可影响果蝇的交配取向，果蝇成虫更

趋向与肠道菌群组成相似的异性个体进行交配

（Sharon et al., 2010）。 

如下面示意图所示（图 3），我们对至今报

道的肠道菌群调控昆虫生殖的作用机制也进行

了归纳总结。 
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图 3  肠道菌群对昆虫生殖的作用机制示意图 

Fig. 3  Schematic diagram of the action mechanism of gut microbiota on insect reproduction 
 

2  总结与展望 

昆虫作为陆地生态系统中数量最多和最丰

富的物种群体，在生物多样性中占据十分重要的

地位。昆虫与人类的关系密切而复杂，危害性的

昆虫会给农业生产和人类健康带来重大危害；有

些昆虫则可以作为被人类利用的重要生物资源，

具有重要的生态和经济价值，如花粉媒介昆虫

（如蜜蜂等）、天敌类昆虫及家蚕等。因此，通

过可持续的干预操纵方法调控昆虫数量减少危

害或增加群体为生产服务也是当今昆虫学领域

关注的研究方向。强大的繁殖力是保证昆虫种群

繁荣与延续的重要内在因素之一。卵子与精子发

生过程、性成熟雌雄个体的交配及排卵行为等均

对繁殖过程至关重要。近年来的研究发现，昆虫

繁殖过程除受到保幼激素、蜕皮激素、胰岛素、

各类信号通路及转录因子等的调控外，还与肠道

菌群密切相关（Zhao et al., 2015）。因此，本文

总结了肠道菌群影响昆虫宿主生殖的研究进

展，包括肠道菌群对宿主营养代谢、性腺与配子

发生以及宿主生殖行为等过程的调节的可能分

子机制。 

目前大多数肠道菌群对昆虫宿主的功能研

究多数停留在表型阶段。未来，随着微生物组和

代谢组研究的普及与深入，我们有必要解析肠道

微生物影响昆虫宿主生殖的潜在的机制，特别是

需要明确特定种类细菌参与调节特异物质的代

谢水平，还可以结合分子生物学与基因编辑技术

手段等深入探究肠道菌群的功能及其影响宿主

生殖的分子作用机制。其次，目前对肠道微生物

与昆虫互作的研究对象主要包括模式昆虫果蝇、

蚊子、少量的农业害虫及社会性昆虫等（Fouda 

et al., 2001; Storelli et al., 2011）。昆虫作为地球

陆地上分布最为广泛的动物之一，能适应各种生

物环境，其肠道微生物的种类与生物学功能必然

极为复杂多样。因此，未来的相关研究还需拓展

研究对象，尤其是多关注我国重要农业害虫肠道

菌群功能及其作用机制的研究。此外，目前关于

肠道菌群对昆虫宿主生殖的研究主要集中在雌

性生殖方面，后续也还需更多地研究探讨肠道微

生物在雄性昆虫生殖方面的功能与作用机制。最

后，害虫防治主要仍然依赖于化学防治，对生态

系统和对人类与牲畜健康造成一系列严重的影 

响，同时越来越多的害虫对多种化学杀虫剂产生

显著的抗药性，也严重影响着化学药物的杀虫效
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果。对昆虫肠道菌群生物学功能的大量研究表

明，众多的肠道微生物中，往往是少数的微生物

种类在发挥关键作用，这将促使研究者们挖掘一

些关键基因和靶标代谢物用于害虫防治的新靶

标。鉴于肠道菌群对昆虫宿主的重要生物学功能

及其应用于害虫防治的潜力，后续研究可以通过

基因编辑技术、合成生物学及转基因昆虫等技术

手段干预昆虫体内共生菌群落组成与种群数量

来调控昆虫的生殖行为，进而对昆虫的后代数量

进行控制，为未来害虫防控和资源昆虫的人工繁

殖提供新的思路和策略。 
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