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美洲大蠊野生组与饲养组细菌 

多样性差异分析* 
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3. 国家林业和草原局资源昆虫培育与利用重点实验室，昆明 650224） 

摘  要  【目的】 探索美洲大蠊 Periplaneta americana 的细菌群落结构，以揭示其如何获得和携带致病

菌。同时，了解这些菌群对宿主的潜在益处，为解析微生物如何促进美洲大蠊的生长发育提供数据支持，

并为人工养殖提供指导，降低疾病传播风险。【方法】 采用 16S rRNA 扩增子的高通量测序技术，对野外

种群和饲养种群美洲大蠊体表和体内细菌群落多样性进行分析，并使用 PICRUSt2 基于 16S 丰度数据预测

群落功能。【结果】 美洲大蠊体表样本的菌群丰度低于体内样本，野生种群的体表样本在 α 和 β 多样性上

显著高于饲养种群（P<0.05），但在体内样本中野生种群与饲养种群差异不明显（P>0.05）。在门分类水平

上，美洲大蠊体表与体内样本的菌群主要集中在拟杆菌门 Bacteroidetes（平均丰度：体表 22.91%，体内

64.07%）、变形菌门 Proteobacteria（体表 48.49%，体内 12.83%）和厚壁菌门 Firmicutes（体表 20.26%，

体内 15.79%）上。线性判别分析（Linear discriminant analysis effect size，LEfSe）显示，野生种群的体表

样本具有大量致病细菌，如沙雷氏菌属 Serratia、不动杆菌属 Acinetobacter 和肠球菌属 Enterococcus 等。

PICRUSt2 功能预测发现，美洲大蠊体内菌群中与环境适应、氨基酸代谢、能量代谢、糖类生物合成和代

谢、核苷酸代谢、以及复制与修复等功能相关的组分比例显著高于体表样本（P<0.05）。【结论】 美洲大

蠊体内细菌群落组成相对稳定，但其丰度会受环境影响，这些菌群在代谢营养物质、适应环境和提高免疫

力方面具有重要作用；美洲大蠊的致病菌主要从环境中获取，并附着于体表进行传播。因此，在养殖过程

中应提供多样化的饮食以维护肠道菌群结构，并保持良好的卫生条件，减少致病菌的滋生和传播的风险。 

关键词  美洲大蠊；16S rRNA；致病细菌；传播途径 

Analysis of wild and farmed populations of Periplaneta americana: 
Diversity of external and internal bacterial community 

CHEN Hao-Yu1, 2, 3**  MA Tao1, 3**  WANG Cheng-Ye1, 3***   
FENG Ying1, 3  ZHAO Min1, 3*** 

(1. Chinese Academy Forestry, Institute of Highland Forest, Kunming 650224, China; 2. College of Forestry,  

Nanjing Forestry University, Nanjing 210037, China; 3. National Forestry and Grassland Administration,  
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Abstract  [Aim]  To explore the bacterial community structure of the Periplaneta americana and investigate how it acquires 

and carries pathogenic bacteria. Additionally, to determine the potential benefits of these bacterial communities to the host, to 

gain a greater understanding of how microorganisms promote the growth and development of P. americana. The findings of 

this study may offer valuable guidance for the artificial breeding of P. americana, and insight into reducing the risk of disease 

transmission. [Methods]  High throughput 16S rRNA amplicon sequencing was used to analyze the bacterial community 
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diversity in surface and internal samples of wild and artificially reared P. americana. Additionally, PICRUSt2 was used to 

predict community functions based on the composition and abundance of 16S rRNA. [Results]  The abundance of the 

bacterial communities in the surface samples were lower compared to the internal samples. Moreover, the surface samples 

from the wild populations had significantly higher α and β diversity compared to the artificially reared populations (P<0.05). 

However, there was no significant difference in the internal samples between the wild and artificially reared populations 

(P>0.05). At the phylum level, both the surface and internal samples of P. americana were primarily dominated by 

Bacteroidetes (average abundance: 22.91% on the surface and 64.07% internally), Proteobacteria (48.49% on the surface and 

12.83% internally), and Firmicutes (20.26% on the surface and 15.79% internally). Significant differential features between 

different treatments were identified through linear discriminant analysis effect size (LEfSe). Notably, in both the wild 

population and cutaneous samples, we observed a significant presence of pathogenic bacteria from the genus Serratia, 

Acinetobacter, and Enterococcus. Functional predictions using PICRUSt2 revealed that the bacterial community in the internal 

samples of P. americana has a higher proportion of functional categories related to environmental adaptation, amino acid 

metabolism, energy metabolism, carbohydrate biosynthesis and metabolism, nucleotide metabolism, replication, and repair. 

Additionally, the proportions of these functional categories associated with the microbial community were significantly higher 

in the internal samples compared to the surface samples (P<0.05). [Conclusion]  The internal bacterial community of P. 

americana is relatively conservative and resistant to change, and plays a crucial role in nutrient metabolism, environmental 

adaptation, and immune enhancement. The pathogenic bacteria in P. americana are primarily acquired from the environment 

and mainly adhere to the surface for transmission. Therefore, a diversified diet should be offered to artificially farmed P. 

americana to prevent disrupting its gut microbiota structure, which could impact its normal growth and development. 

Additionally, it is crucial to maintain hygienic conditions in P. americana breeding facilities to reduce the risks of proliferation 

and transmission of pathogenic bacteria. 

Key words  Periplaneta americana; 16S rRNA; pathogenic bacteria; transmission pathways 

蟑螂是动物界中最为多样化和丰富的类群

之一，具有强大的生命力、繁殖能力和适应性，

在世界各地广泛分布（Schal et al.，1984；

Legendre et al.，2015）。其中一些蟑螂种类，例

如美洲大蠊 Periplaneta americana，活动在人类

的起居、工作和活动场所（Nasirian，2017），会

对人类的生活造成影响。蟑螂可携带多种致病细

菌，包括鼠疫杆菌 Yersinia pestis、大肠杆菌

Escherichia coli和金黄色葡萄球菌 Staphylococcus 

aureus 等（Baumholtz et al.，1997；Lemos et al.，

2006；Vicente et al.，2016，2018）。研究表明，

蟑螂能够引发人类过敏和哮喘反应，一些学者认

为家庭中蟑螂发生率与哮喘患病率呈正相关

（Baumholtz et al.，1997；Valles et al.，1999；

Nasirian，2017）。然而，并非所有蟑螂都对人类

有害，在全球已知的 4 000 多种蟑螂中，只有不

到 1%的种类对人类构成威胁（Chung et al.，

2005）。在中国，蟑螂是一类传统中药材，最早

被记载于《神农本草经》，具有破瘀、化积、消

肿、解毒等疗效（马涛等，2019）。研究证实美

洲大蠊体内的活性成分在皮肤（Li  et al.，

2019）、肠胃（Zeng et al.，2019；Liao et al.，2022）、

肝脏（Zhou et al.，2022）等器官中具有抗氧化

和抗炎等作用。美洲大蠊的有效成分在中国被开

发为多种临床药物，例如消症益肝片、康复新液、

肝龙胶囊和心脉隆注射液（Zhao et al.，2017；

马涛等，2019 ）。 

昆虫的外骨骼、肠道、血腔及细胞内部都有

细菌分布，尤其是昆虫肠道，在营养和水分方面

更是为细菌提供了良好的栖息和繁衍场所

（Douglas and Beard，1996），因而拥有丰富的

细菌多样性。尽管各种细菌都能在昆虫体内定殖

但其组成、丰度和稳定性在不同昆虫种类间存在

差异（Engel and Moran，2013）。影响昆虫携带

细菌群落差异的因素主要有饮食、系统发育、环

境、肠道形态和行为等（Colman et al.，2012；

Raymann and Moran，2018；Kolasa et al.，2019；

Lee et al.，2020；Yuan et al.，2021）。已知细菌

在昆虫的生长与发育过程中扮演着重要角色，对

昆虫的消化、营养吸收、免疫防御、生殖调节、
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生长发育和行为调节等方面都有重要影响

（Raymann and Moran，2018；Parker et al.，2019；

Suárez-Moo et al.，2020；Basic et al.，2022）。

因此，识别和理解宿主与细菌群落之间的相互作

用是当前研究的重要领域。 

蟑螂因其丰富的后肠微生物群、杂食性以及

与人类胃相似的肠道结构，成为研究肠道微生物

群的常见模式生物（Jahnes et al.，2021；Tinker 

and Ottesen，2021）。美洲大蠊更是因其对人类

造成的危害较大而备受关注（Nasirian，2017）。

与人类粪便样品相比，美洲大蠊的肠道细菌群落

显示出更高的 α 多样性和显著更低的 β 多样性

（Tinker and Ottesen，2016）。这表明，美洲大蠊

虽然拥有种类更加丰富和多样的微生物群，但不

同个体之间的菌群结构却高度一致，体现出其菌

群结构的稳定性和保守性。研究表明，美洲大蠊

的体表和体内能够携带多种致病细菌，但这些细

菌并未对其自身的生长和发育产生不利影响。这

种现象被认为是美洲大蠊与其共生菌群共同进

化的结果，使其具备应对复杂环境的生存能力。

有学者提出，美洲大蠊已进化出独特的机制，能

够有效地建立和维持一个多样化且稳定的核心

菌群（Mullins，2015；Tinker and Ottesen，2016）。 

鉴于大量研究已证实美洲大蠊体内和体外

细菌的丰富性和多样性，以及其携带潜在致病细

菌的能力，本研究旨在探讨其体内和体表细菌的

差异，阐明美洲大蠊致病细菌获取及主要携带方

式。通过 16S rRNA 基因扩增子测序技术，对野

生和饲养美洲大蠊体内与体表的细菌群落结构

进行分析，并对肠道菌群的潜在功能及美洲大蠊

携带病原体的可能途径进行了探讨。研究结果不

仅有助于理解美洲大蠊的细菌携带机制，还可为

其养殖提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  样本采集和 DNA 提取 

样品采自云南美洲大蠊人工养殖场及野生

条件下城乡居住地。于不同养殖空间或位点随

机选取美洲大蠊成虫或高龄若虫至少 4 头，混

合为一个样品。共从 3 个野外地点（云南省双

柏县、云南省腾冲市芒棒镇和云南省腾冲市滇

滩镇）和 2 个饲养地点（云南省腾冲市北海乡

两个不同的养殖厂）获得 48 个样品，分别对其

体表和体内细菌进行分离。详细采样及分组信息

见表 1。 

 

表 1  样品信息表 

Table 1  Sampling and grouping table 

样品名 
Sample ID 

处理 
Treatment 

龄期 
Instar 

组别 
Group 

采集地
Source 

样品名
Sample ID

处理 
Treatment

龄期 
Instar 

组别 
Group 

采集地 
Source 

PE1 T2 A PE1-3 W1 PI1 T1 N PI1-3 W1 

PE2 T2 A PE1-3 W1 PI2 T1 N PI1-3 W1 

PE3 T2 A PE1-3 W1 PI3 T1 N PI1-3 W1 

PE4 T2 NA PE4-6 F2 PI4 T1 A PI4-6 W1 

PE5 T2 NA PE4-6 F2 PI5 T1 A PI4-6 W1 

PE6 T2 NA PE4-6 F2 PI6 T1 A PI4-6 W1 

PE7 T2 N PE7-9 W1 PI7 T1 NA PI7-9 F2 

PE8 T2 N PE7-9 W1 PI8 T1 NA PI7-9 F2 

PE9 T2 N PE7-9 W1 PI9 T1 NA PI7-9 F2 

PE10 T2 A PE10-12 F1 PI10 T1 A PI10-11 W2 

PE11 T2 A PE10-12 F1 PI11 T1 A PI10-11 W2 

PE12 T2 A PE10-12 F1 PI12 T1 A PI12 W3 
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续表 1 (Table 1 continued) 

样品名 
Sample ID 

处理 
Treatment 

龄期 
Instar 

组别 
Group 

采集地
Source 

样品名
Sample ID

处理 
Treatment

龄期 
Instar 

组别 
Group 

采集地 
Source 

PE13 T2 A PE13-15 F2 PI13 T1 A PI13-15 F1 

PE14 T2 A PE13-15 F2 PI14 T1 A PI13-15 F1 

PE15 T2 A PE13-15 F2 PI15 T1 A PI13-15 F1 

PE16 T2 N PE16-18 F1 PI16 T1 A PI16-18 F2 

PE17 T2 N PE16-18 F1 PI17 T1 A PI16-18 F2 

PE18 T2 N PE16-18 F1 PI18 T1 A P I16-18 F2 

PE19 T2 N PE19-21 F2 PI19 T1 N PI19-21 F1 

PE20 T2 N PE19-21 F2 PI20 T1 N PI19-21 F1 

PE21 T2 N PE19-21 F2 PI21 T1 N PI19-21 F1 

PE22 T2 A PE22-23 W2 PI22 T1 N PI22-24 F2 

PE23 T2 A PE22-23 W2 PI23 T1 N PI22-24 F2 

PE24 T2 A PE24 W3 PI24 T1 N PI22-24 F2 

T1 和 T2 分别表示体内样本和体表样本。A 表示成虫阶段，N 表示高龄若虫，NA 表示高龄蜕皮若虫。W 表示野生种

群，W1 位于云南省双柏县，W2 位于云南省腾冲市芒棒镇，W3 位于云南省腾冲市滇滩镇。F 表示人工养殖种群，其

中 F1 和 F2 是采自位于云南省腾冲市北海乡两个不同的养殖厂。下表及下图同。 

T1 and T2 represent internal samples and external samples, respectively. A represents the adult stage, N represents the 
late-stage nymph, and NA represents the late-stage molting nymph. W represents the wild population, W1 is located in 
Shuangbai County, Yunnan Province; W2 is situated in Mangbang Town, Tengchong City, Yunnan Province; W3 is in Diantan 
Town, Tengchong City, Yunnan Province. F represents the farmed population, where both F1 and F2 are from two different 
pharmaceutical factories in Beihai Township, Tengchong City, Yunnan Province. The same for the following tables and 
figures. 

 

体表样品采样步骤：a. 将美洲大蠊活体放于

黑暗中饥饿处理 24 h；b. 将美洲大蠊置于灭菌的

三角瓶中，瓶内装有 10 g 玻璃珠，放于﹣20 ℃

冷冻 15-20 min，降低昆虫活性；c. 待美洲大蠊

足够迟钝后，向三角瓶中倒入灭菌的 PBS 缓冲

液（2 mL/虫），轻轻摇晃三角瓶，使 PBS 缓冲

液充分洗涤美洲大蠊体表；d. 将洗涤液倒入无

菌管中。 

体内样品采样步骤：a. 将用 PBS 洗脱的美

洲大蠊用无菌水清洗后，浸泡于 75%的酒精中消

毒 5 min，浸泡后用无菌水清洗两遍；b. 在无菌

条件下解剖虫体，将取出的内脏组织放入无菌管

中。将所有样品放于﹣80 ℃冰箱冻存备用。 

将保存在﹣80 ℃冰箱的样品于冰上解冻，

称取 0.5 g 提取 DNA。美洲大蠊体表和体内样本

DNA 使用 EZNA 细菌试剂盒（Omega Bio-Tek）

提取。利用分光光度计（Thermo Scientific，

Wilmington，De，USA）和 1%琼脂糖凝胶电泳

检测 DNA 的丰度与质量。提取好的 DNA 保存

在﹣80 ℃冰箱备用。 

1.2  文库制备和测序 

参照Quince 等（2011）和Parada 等（2016），利

用引物515F-Y（5′-GTGYCAGCMGCCGCGGTAA）

和 926R（5′-CCGYCAATTYMTTTRAGTTT）对

样本 16S rDNA 的 V4-V5 区进行扩增，并使用

Illumina Miseq 配对末端测序平台进行测序。 

1.3  数据分析 

参照文献（Hall and Beiko, 2018）的方法，

采用 QIIME2（Version：2022.11）对测序获得的

原始序列进行处理，从而获得每个样本的有效序

列。使用 QIIME2 软件中的 UCLUST 序列比对

工具（Edgar，2010），对高质量序列按 97%的相

似度进行归并和 OTU（Operational taxonomic 

units）划分，并选择每个 OTU 中丰度最高的序
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列作为该 OTU 的代表序列。随后，根据每个 OTU

在各样本中所包含的序列数构建 OTU 丰度矩阵

（OTU table）。对于每个 OTU 的代表序列，利

用 QIIME2 软件中的默认参数，通过与 RDP 16S

数据库（Release 11.5）的模板序列进行比对，获

取每个 OTU 所对应的分类学信息。依据（Hall 

and Beiko, 2018）的方法，进一步对 16S 数据进

行分析及可视化。对于线性判别分析（Linear 

discriminant analysis effect size, LEfSe），使用在

线分析平台（https://huttenhower.sph.harvard.edu/ 

galaxy/）对差异物种进行可视化。采用 PICRUSt

（Phylogenetic investigation of communities by 

reconstruction of unobserved states）软件并结合

KEGG （ Kyoto encyclopedia of genes and 

genomes）数据库中微生物代谢功能的类别对群

落样本的功能进行预测（Langille et al.，2013）。

功能差异分析采用 STAMP（Version：2.1.3），并

将结果可视化（Parks et al.，2014）。 

2  结果与分析 

2.1  多样性分析 

对序列进行质量过滤和去除嵌合体后，从

48 个样本中共获得 2 755 433 条高质量 16S 

rRNA 基因序列，这些优质序列被分类到 61 374

个操作分类单元（OTUs）。稀释曲线（图 1）显

示，随着测序深度的增加（即选定的 OTUs 比例

增加），OTU 数目逐渐增多并趋于平坦。这表明

数据量是合理的，因为继续增加测序深度只会带

来少量新的 OTUs。去除丰度较低的 OTUs 后，

剩余 21 691 个 OTUs，其中体表样本含 16 656

个 OTUs，肠道样本含 14 843 个 OTUs，体表样

本和体内样本共有的 OTUs 为 9 808 个。 
 

 
 

图 1  美洲大蠊测序数据稀疏曲线图 

Fig. 1  The rarefaction curve of Periplaneta americana sequencing data 

样品名同表 1。下图同。Sample is the same as Table1. The same below. 

 

在 α 多样性指数上，体表样本的 Faith_PD

指数显著高于体内样本（P<0.05）（图 2：A）。

而体内样本的 Shannon 指数显著高于体表样本

（P<0.05）（图 2：C）。这表明体表菌群虽然系

统发育多样性较高，但主要是由少数具有显著进

化差异的物种主导，而不是种类数量多且分布均

匀的缘故。美洲大蠊的 Faith_PD 多样性在大多

数组别之间没有显著差异（P>0.05）（图 2：B），

但在 Shannon 多样性上，野生型和饲养型美洲大

蠊的体表菌群表现出显著差异（P<0.05），体内

菌群也呈现出类似的显著差异（P<0.05）（图 2：

D）。这一现象表明，虽然系统发育多样性

（Faith_PD）在不同组别中没有显著变化，但体

表和体内菌群的物种丰富度和均匀度（Shannon

多样性）在野生型和饲养型之间都存在显著差

异，野生条件下的美洲大蠊菌群丰度普遍高于饲

养条件（P<0.05）。这可能反映了野生和饲养环

境的不同对美洲大蠊微生物群落的选择性压力 
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图 2  美洲大蠊各组别 α多样性指数箱线图 

Fig.2  The box plot of alpha diversity indices for different groups of Periplaneta americana 

A. 美洲大蠊体表和体内 Faith_PD 多样性；B. 美洲大蠊野生组与饲养组体表与体内 Faith_PD 多样性指数； 

C.美洲大蠊体表和体内 Shannon 多样性；D. 美洲大蠊野生组与饲养组体表与体内 Shannon 多样性指数。 

A. Faith_PD diversity for the surface and internal microbiota of P. americana; B. Faith_PD diversity for different group of 
surface and internal microbiota in wild and farmed P. americana; C. Shannon diversity for the surface and internal  

microbiota of P. americana; D. Shannon diversity for different group of surface and internal microbiota  
in wild and farmed P. americana. 

 

不同，从而影响了菌群的组成和分布。 

根据未加权的 UniFrac 距离所绘制的箱型图 

可以看出，体表样本和体内样本间存在极显著差

异（P=0.001，Pseudo-F=5.374）（图 3）。这一结

果表明，美洲大蠊体表样本和体内样本的细菌群

落结构存在显著差异。这可能由于生态位的不同

而表现出明显的分化。体表样本受到外部环境的

影响，如气候、湿度和微生物来源等，而体内样

本则受到宿主的生理条件和免疫系统的影响。基

于 UniFrac 距离的分析显示，不同环境条件下（野

生和饲养）美洲大蠊的体内菌群结构差异不显著

（P>0.05）（  例如，T1F1 与 T1F2 的差异

P=0.422，T1F1 与 T1W1 的差异 P=0.114）（表 2）。

虽然在分组时考虑了不同虫龄的影响，例如成

虫、若虫、以及蜕皮后对体表菌群的影响，但数

据分析表明，虫龄和蜕皮因素并没有带来体表菌

群之间的显著差异。然而，在体表菌群方面，不

同 环 境 条 件 下 的 菌 群 结 构 存 在 显 著 差 异

（P<0.05）（例如，T2F1 与 T2F2 的差异 P=0.016，

T2F1 与 T2W1 的差异 P=0.012）（表 2）。这也表

明美洲大蠊的体表菌群更容易受到环境条件（如

饲养方式）的影响，从而表现出显著的结构差异，
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而体内菌群的变化则较不明显。这种差异可能反

映了宿主生理因素在调控体内菌群结构中所起

的更大作用，使其体内菌群结构相对保守，不易

受环境的影响，而体表菌群对外界环境变化更为

敏感，受环境影响较大。 
 

 
 

图 3  依据未加权的 UniFrac 距离的箱线图 

Fig. 3  Boxplot based on unweighted UniFrac distances 
 

2.2  美洲大蠊不同组间的菌群组成与差异 

通过使用 OTU 代表序列与 RDP 16S rRNA 

数据库进行比对，并依据主要分类等级进行分

类，发现美洲大蠊所携带的细菌分别属于 33 个

门和 585 个属。所有处理中，主要以拟杆菌门

Bacteroidetes、变形菌门 Proteobacteria 和厚壁菌

门 Firmicutes 为主，这 3 个门在体表样本中占据

相对丰度的 64.799%-99.417%（图 4：A）。其中，

变形菌门在所有体表样本中拥有最高丰度，平均

为 48.487%，中位数为 48.887%，最高可达

96.051%。在体内样本中，这 3 个门的丰度范围

为 78.036%-99.281%。其中，拟杆菌门丰度最高，

平均为 64.068%，中位数为 67.858%，最高可达

83.988%。 

在体表中观察到的主要菌属分别为沙雷氏

菌属 Serratia（平均丰度为 12.274%）、不动杆菌

属 Acinetobacter（平均丰度为 10.603%）、类香

味菌属 Myroides（平均丰度为 9.210%）、肠球菌

属 Enterococcus（平均丰度为 7.123%）和变形杆

菌属 Proteus（平均丰度为 5.506%）（图 4：B），

这些属大多属于变形菌门。此外，在少数样本中

观察到较高丰度的气单胞菌属 Aeromonas，最高

可达 87.131%。在美洲大蠊的体内样本中，观察

到 的 主 要 菌 属 分 别 为 威 克 斯 氏 菌 科

Weeksellaceae（平均丰度为 29.205%）、副拟杆

菌属 Parabacteroides（平均丰度为 13.912%）、

拟杆菌属 Bacteroides 
 

表 2  UniFrac 距离差异表 

Table 2  UniFrac distance difference 

组别 1 
Group 1 

组别 2 
Group 2 

样品量 
Sample size 

排列 
Permutations 

伪 F 值 
Pseudo-F 

P 值 
P-value 

Q 值 
Q-value 

T1F2 15 999 1.007 0.422 0.434 

T1W1 12 999 1.257 0.114 0.164 

T1W2 8 999 1.011 0.44 0.44 

T2F1 12 999 2.379 0.007 0.022 

T2F2 14 999 3.273 0.001 0.007 

T2W1 11 999 2.104 0.004 0.016 

T2W2 8 999 2.288 0.043 0.077 

T1F1 

T2W3 7 999 1.791 0.183 0.227 

T1W1 15 999 1.665 0.005 0.018 

T1W2 11 999 1.099 0.207 0.248 

T2F1 15 999 2.217 0.001 0.007 

T2F2 17 999 2.910 0.001 0.007 

T2W1 14 999 1.958 0.001 0.007 

T2W2 11 999 1.900 0.016 0.038 

T1F2 

T2W3 10 999 1.579 0.099 0.155 
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续表 2 (Table 2 continued) 

组别 1 
Group 1 

组别 2 
Group 2 

样品量 
Sample size 

排列 
Permutations 

伪 F 值 
Pseudo-F 

P 值 
P-value 

Q 值 
Q-value 

T1W2 8 999 1.047 0.343 0.363 

T2F1 12 999 3.300 0.004 0.016 

T2F2 14 999 4.301 0.002 0.012 

T2W1 11 999 2.484 0.003 0.015 

T2W2 8 999 3.082 0.036 0.072 

T2W3 7 999 2.503 0.135 0.185 

T1W1 

T2F1 8 999 1.842 0.03 0.068 

T2F2 10 999 2.172 0.015 0.038 

T2W1 7 999 1.748 0.048 0.079 

T2W2 4 999 2.24 0.341 0.363 

T1W2 

T2W3 3 999 2.541 0.335 0.363 

T2F2 14 999 1.438 0.016 0.038 

T2W1 11 999 1.729 0.012 0.036 

T2W2 8 999 1.550 0.036 0.072 

T2F1 

T2W3 7 999 1.294 0.139 0.185 

T2W1 13 999 2.406 0.001 0.007 

T2W2 10 999 1.452 0.043 0.077 

T2F2 

T2W3 9 999 1.182 0.111 0.164 

T2W2 7 999 1.786 0.048 0.078 T2W1 

T2W3 6 999 1.668 0.175 0.225 

T2W2 T2W3 3 999 1.556 0.337 0.363 

该表显示各处理间未加权的 UniFrac 距离的差异。计算未加权的 UniFrac 距离是以 30 326 的深度对样本进行重采样。

采用成对比较和 999 个排列组合的方式进行计算。 

This table displayed the differences in unweighted UniFrac distances between treatments. The calculation of unweighted 
UniFrac distances involved resampling the samples at a depth of 30 326. The distances were calculated using pairwise 
comparisons and 999 permutations. 

  
（平均丰度为 5.100%）、脱硫弧菌属 Desulfovibrio

（平均丰度为2.117%）和脱硫微菌属Desulfomicrobium

（平均丰度为 1.784%）。美洲大蠊所属环境不

同，其体表所携带的菌群种类和丰度也存在差

异。例如，在同一野生采样点中，不同虫态的

PE1-2 与 PE8-9 样本中变形菌门的占比少于其他

样本，但拥有更高比例的拟杆菌门，且 PE8-9 样

本中还有较高比例的螺旋体门 Spirochaetes（图

4：A）。来自同一饲养场的 PE11-12 和 PE16-18

样本中蓝菌门 Cyanobacteria 比例较高，而在其

他处理中的比例较小或几乎没有。在属水平上，

不同种群美洲大蠊体表菌群的组成和丰度也存

在较大差异。另外，虽然美洲大蠊体表普遍具有

较高丰度的沙雷氏菌属，但野生点 1 的美洲大蠊

所携带的沙雷氏菌属少于其他地区（图 4：B）。

相较于其他地区的美洲大蠊，来自饲养点 2 的美

洲大蠊，其体表拥有较高丰度的不动杆菌属、乳

酸球菌属 Lactococcus 和类香味菌属，而来自饲

养点 1 的美洲大蠊则拥有高丰度的肠球菌属。在

PE24 样本中观察到了超高比例的气单胞菌属

（占比 87.131%）。 

通过 LEfSe 分析共在体表和肠道样本中分 
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图 4  不同样本美洲大蠊菌群丰度的柱状堆叠图 

Fig. 4  Column stacking chart of the abundance of Periplaneta americana colonies in different samples 

A. 在门水平上的柱状堆叠图；B. 菌属丰度前 30 的柱状堆叠图。 

A. Column stacking diagram at the phylum level; B. Column stacking diagram of the top 30  
bacterial genera in terms of abundance. 

 

别发现了 126 和 150 个差异物种（图 5：A）（LDA 

>2，P<0.05）。在体表样本中沙雷氏菌属、不动

杆菌属、类香味菌属等致病菌显著高于体内样本

（LDA>2，P<0.05）。这可能表明致病菌主要寄

居在美洲大蠊体表，并通过其行为进行传播。而

在体内样本中我们发现厚壁菌门菌群的丰度显

著高于体表样本（图 5：A）。对野生和饲养条件

下的美洲大蠊携带菌群进行比较发现，饲养点 1

的美洲大蠊携带的乳酸球菌属显著高于其他地区

（LDA>3，P<0.05）。饲养点 2 的类香味菌属极显

著高于其他地区（LDA>3，P<0.01）（图 5：B）。

这一结果表明饲养点 2 的环境条件可能有利于类

香味菌属的生长，从而导致类香味菌属的富集。

这些差异反映了饲养方式对美洲大蠊细菌群落

的影响。 

2.3  体表及体内样本菌群代谢功能预测 

通过将现有的群落组成数据与已知的参考 
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图 5  美洲大蠊肠道细菌 LDA 条形图 

Fig. 5  LDA bar chart of gut bacteria in Periplaneta americana 

A. 美洲大蠊体表与体内菌群的 LEfSe 分析；B. 不同地区美洲大蠊菌群的 LEfSe 分析。 

LEfSe 分析筛选条件为 LDA>2 和 P<0.05。 

A. LEfSe analysis of the surface and internal microbiota of P. americana; B. LEfSe analysis of P. americana microbiota 
across different regions. The LEfSe analysis was performed with selection criteria of LDA> 2 and P<0.05. 
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基因组数据库相比较，并对原始数据中的微生物

丰度数据进行校正（Langille et al.，2013），共预

测了 41 个 PathwayL2（KO）和 338 个 PathwayL3

（KO）。使用 STAMP 软件寻找美洲大蠊体表与

体内微生物群落在 PathwayL2 中的差异功能，并

将其可视化。从图 6（A）中可以看出，体表和

体内的代谢通路存在较大差异。差异主要集中在

代谢和有机体系统两个大类中（图 6：B）。从图

6（B）扩展条形图中可以看出，体内微生物群

落在复制和修复、环境适应、核苷酸代谢和转录

等功能的平均比例明显高于体表微生物群落。相

反，体表微生物群落在膜运输、异生素生物降解

和代谢、细胞过程和信号传导、以及信号转导等

功能上具有较高的比例。 
 

 
 

图 6  美洲大蠊体表和体内细菌群落功能差异的 PICRUSt2 预测 

Fig. 6  PICRUSt2 prediction of functional differences in surface and internal bacterial  
communities of Periplaneta americana 

A. 美洲大蠊体内和体表 Pathway L2 的差异性功能的 PCA 图；B. PathwayL2 中美洲大蠊体表和体内差异功能的扩展

直方图。左边代谢通路表示各 Pathway L2 所属的 Pathway L1。直方图表示由 PICRUSt2 预测的代谢通路的平均比例。

组间差异以 95%的置信区间显示。 

A. PCA plot showing the differential functional pathways (Pathway L2) between the internal and surface microbiota of  
P. americana; B. Extended histogram displaying the differential functional pathways (Pathway L2) between the surface and 

internal microbiota of P. americana. The metabolic pathway on the left indicates the Pathway L1 to which each Pathway  
L2 belongs. The histogram represents the average proportion of predicted metabolic pathways by PICRUSt2.  

Group differences are presented with 95% confidence intervals. 
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3  结论与讨论 

昆虫携带着大量的微生物群落，微生物（特

别是细菌菌群）与宿主的相互作用影响着昆虫的

生长发育和生理状态（Estes et al.，2013；Parker 

et al.，2021）。微生物能帮助宿主消化食物

（Vilcinskas et al.，2020）、产生抗菌肽参与免疫

反应（Singh et al.，2021）以及为宿主提供营养

（Shukla et al.，2016）。本研究通过 16S rRNA 测

序对不同种群和不同虫态美洲大蠊的细菌群落

结构进行分析，有助于深化对美洲大蠊与其共生

菌群相互作用的理解，有利于美洲大蠊的深度开

发和利用。 

研究发现体内样本的细菌群落在丰富度和

均匀性方面显著高于体表样本，这与我们的研究

预期一致。这种差异部分可能是由于体内提供了

相对稳定和舒适的生存环境，而体表细菌群落容

易受到环境湿度、酸碱度、温度等外部因素及昆

虫行为活动的影响。此外，有研究表明美洲大蠊

若虫会蜕皮 9-13 次（孙耘芹等，2004），这导致

细菌难以在体表稳定定植，进而使体表细菌在丰

度和均匀性上低于体内。 

各虫态间的体内样品在 α 多样性指数上无

显著差异，这可能是因为美洲大蠊存在较多的水

平与垂直传播方式，以及美洲大蠊会取食同种粪

便从而获得自己所需微生物（Jahnes et al.，

2021）。然而，在 β 多样性方面，各虫态之间存

在显著差异。这种差异可能与美洲大蠊在不同生

活阶段的营养偏好和摄食行为有关，因为这些因

素可以影响其肠道微生物的多样性。例如，德国

小蠊 Blattella germanica 在自然环境中倾向于选

择低蛋白质和高脂肪含量的食物，而随着食物蛋

白质含量增加，其肠道微生物多样性减少

（Pérez-Cobas et al.，2015）。此外，不同生活阶

段的美洲大蠊可能具有不同的生理特性，如肠道

酸度和温度，这些特性可能导致其对不同类型微

生物的选择，进而导致 β 多样性的显著差异。这

些因素综合起来，有助于解释肠道微生物多样性

在不同虫态之间存在变化。未来的研究可以通过

扩大样本量，并收集美洲大蠊完整生命周期的数

据，以更深入地探讨不同虫态之间的菌群传递和

差异。 

野生种群的美洲大蠊在细菌菌群的 α和 β多

样性上普遍高于饲养种群，这与前人的研究结果

一致，室内养殖会降低美洲大蠊的微生物多样性

（Tinker and Ottesen，2021）。在体表样本的 α

和 β 多样性指数中，野外种群显著高于室内饲养

种群。但在体内样本中，除了 T1W1（T1 代表体

内样本，W1 代表野外采样点 1）组的多样性显

著高于饲养种群之外，其余采样组并未表现出显

著差异，这可能与该组所处环境拥有丰富的食物

或环境较为复杂有关。蟑螂的肠道微生物会受到

不同饮食条件的影响，而其杂食性会导致肠道微

生物数量庞大且多样化（Bertino-Grimaldi et al.，

2013；房伟等，2013）。例如，下水道与家庭厨

房等环境能为美洲大蠊提供丰度多样的饮食，而

饲养条件下美洲大蠊能获得的食物较为卫生且

单一。并且，野生环境中的美洲大蠊可能与其他

蟑螂种类或其他生物共存在同一地区，微生物不

仅能在同物种间水平传播还能跨物种传播。相比

之下，饲养环境中由于人为控制，通常仅有同种

个体间的水平传播，跨物种传播的机会较少。 

在物种组成上，肠道样本与体表样本都主要

以拟杆菌门、变形菌门和厚壁菌门为主，但体内

样本与体表样本在菌群丰度上存在差异。美洲大

蠊体表主要以变形菌门为主，而在其体内则主要

以拟杆菌门为主，其次是厚壁菌门和变形菌门。

这与前人研究结果一致（Tinker and Ottesen，

2016；Geng et al.，2022）。但在房伟等（2013）

研究中，美洲大蠊的肠道菌群主要以变形菌门

（66.4%）为主，拟杆菌门只占 17.8%。这种差

异可能是由于该研究所用的美洲大蠊样本来自

合肥疾病控制中心，样本中含有较高丰度的不动

杆菌或沙雷氏菌等致病菌。 

在属水平上，我们观察到美洲大蠊在不同处

理条件下的菌群间存在显著差异，特别是在致病

菌群的分布上有明显不同。这些致病菌群包括沙

雷氏菌属、不动杆菌属、类香味菌属、肠球菌属

和变形杆菌属 （平均丰度为 5.506%）。其中沙

雷氏菌属（Lancaster，1962）和不动杆菌属
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（Harding et al.，2017）对人类危害较大，会引

发一系列炎症及败血病等，严重时可导致死亡。

肠球菌属是一重要的致病菌，具有多种抗生素抗

性，能分泌具有抗菌作用的肠菌素，因此在恶劣

的环境中也能生存（Pangallo et al.，2008；

Ergİnkaya et al.，2019）。气单胞菌属常见于污水

中，通常由水作为媒介进入人的眼睛和肠胃中，

引发眼内炎和肠胃炎等症状（Ryan et al.，2017）。 

值得注意的是，这些致病菌在野生种群中的

丰度普遍高于饲养种群（不存在显著差异），但

在体表样本中，其丰度明显高于体内样本。这表

明美洲大蠊主要通过环境获取致病菌，这些致病

菌主要附着在其体表上。通过线性判别分析，观

察到这些致病菌在美洲大蠊体表上的丰度明显

高于体内。这一发现证实了最初的假设，即美洲

大蠊主要通过其体表携带致病菌。这也意味着美

洲大蠊的日常活动可能会将这些致病菌传播到

外部环境，对人类健康产生潜在影响。并且在饲

养点 2 中我们发现较高丰度的致病菌，且类香味

菌属显著高于其他地区。这暗示该养殖场环境较

差，存在大量致病菌。因此，保持室内干燥、定

期杀菌和良好卫生措施对降低美洲大蠊的危害

至关重要。这些研究结果为预防措施的制定提供

了科学依据。在美洲大蠊体内发现脱硫弧菌属、

乳酸球菌属和拟杆菌属等益生菌，具有帮助美洲

大蠊分解复杂多糖，保证其生长发育等功能

（Vera-Ponce et al.，2021）。研究表明脱硫弧菌

属的丰度与饮食中的蛋白质含量呈正相关，且细

菌群落多样性随着蛋白质含量的增加而降低

（Elena et al.，2015；Vicente et al.，2016）。这

表明美洲大蠊可能主要以多糖与脂质为主要食

物，且脱硫弧菌属有助于美洲大蠊分解蛋白质食

物，为寄主提供所需的氮元素。说明美洲大蠊杂

食性的确是建立在有一套专属的共生细菌群之

上。因此，饲养美洲大蠊应提供丰富多样化的食

物，单一饮食可能会破坏其肠道细菌群结构，导

致生长发育受阻。  

美洲大蠊体内细菌群落在复制与修复、环境

适应、核苷酸代谢和转录等功能的比例显著高于

体表微生物群落，且体内菌群中含有较高比例的

膜转运、氨基酸代谢、能量代谢以及糖类生物合

成和代谢等功能。这些结果说明美洲大蠊体内的

细菌可能具有协助宿主代谢物质、帮助适应环

境、提高免疫力和帮助生产对人类有益的活性成

分等功能。这些细菌的潜在功能可能解释了为何

美洲大蠊能够携带大量致病菌，却不受其影响。 

研究已证实，肠道微生物能作为美洲大蠊在

不同饮食条件下的能量消耗调节剂。在高纤维素

的饮食条件下，标准代谢率随着细菌丰度的减少

（通过在饮食中投入不同剂量抗生素）而呈线性

减少，但在蛋白和碳水饮食条件下无线性变化

（Ayayee et al.，2018）。这可能是因为高纤维的

饮食造成了类似饥饿或食物匮乏的反应，从而使

美洲大蠊的代谢速率降低，表明美洲大蠊依赖共

生细菌来有效代谢纤维素。通过对美洲大蠊进行

无菌培养，发现其体型与肠道大小显著减小，但

在无菌培养一段时间后接入微生物可恢复宿主

表型（Vera-Ponce et al.，2021）。此外，分离培

养美洲大蠊体内的菌群，发现含有多种放线菌，

这些放线菌对病原性细菌具有抑制作用（蒋诗林

等，2021；殷鹏凯等，2022）。这些研究都说明

微生物在宿主的生长发育过程中具有重要作用。

但深入解析微生物与美洲大蠊的相互作用机制

仍需大量系统性的研究，以更全面地了解这些复

杂的生物互作过程及其潜在的应用价值。 

4  总结 

本研究基于 16S rRNA 测序技术，对美洲大

蠊的 3 个野生种群与 2 个饲养种群不同虫态的体

表和体内细菌菌群进行了比较。主要对野生环境

和饲养环境下美洲大蠊体内和体表的菌群多样

性、组成及功能差异进行了分析。研究结果显示

美洲大蠊体内细菌相对于体表更为丰富和多样

化，在体表中致病细菌的丰度显著高于体内；野

外种群和饲养种群的细菌组成方面无显著差异，

但致病细菌的丰度差异显著。该结果表明美洲大

蠊的致病菌主要从环境中获得，并主要依附在体

表进行传播。 

由于美洲大蠊偏爱阴暗潮湿的环境，极易滋

生病菌，建议定期对养殖场进行消菌杀毒、清洗
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水容器、清理食物残渣和粪便等，保证饮用水安

全和养殖环境健康，以减少致病细菌的传播，保

证养殖安全。在家庭中注重环境卫生、保持室内

干燥和定期清扫即能减少美洲大蠊对人类健康

的可能危害。本研究数据也支持美洲大蠊体内存

在一套核心菌群，可能具有帮助美洲大蠊代谢食

物、增强环境适应能力和提高宿主免疫力的功

能。通过研究美洲大蠊与微生物之间的相互作

用，我们可以深入了解其出色的环境适应能力，

并有助于揭示其体内产生药用活性物质的潜在

机制。 
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