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基于 DNA 宏条形码技术对洛阳市区 

菜粉蝶肠道食物的多样性分析* 
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3. 洛宁农发国储林建设有限公司，洛阳 471700） 

摘  要  【目的】 菜粉蝶 Pieris rapae 隶属于粉蝶科 Pieridae 粉蝶属 Pieris，广泛分布于我国各地。该蝶

幼虫主要为害十字花科 Brassicaceae、菊科 Asteraceae 和木樨科 Oleaceae 等植物，成虫对部分植物具有一

定的授粉功能，是研究“传粉昆虫-植物-植食性昆虫”互作关系的代表物种。【方法】 基于 DNA 宏条形

码技术，研究洛阳市河南科技大学（HKD）、洛浦秋风园（QFY）和隋唐植物园（STY）3 个城市绿地菜

粉蝶的肠道食物种类和多样性。【结果】菜粉蝶寄主植物共涉及 31 科 65 属 78 种，其中十字花科、芸薹属

和甘蓝的相对丰度占比最高，分别为 48.49%、31.62%和 30.35%。基于 Alpha 多样性分析，发现 HKD 的

群落丰富度最大，并且显著大于 QFY 和 STY（P<0.05），QFY 的群落多样性和优势种的集中程度最高，

并且显著大于 HKD 和 STY（P<0.05）。基于 Beta 多样性分析，发现 3 个样地菜粉蝶肠道植物种类在同一

地点差异性较小，不同地点差异性较大。【结论】 菜粉蝶能够根据不同的微生境作出不同的取食策略，且

其肠道植物种类能够反映栖息地植物的多样性程度。植物 DNA 宏条形码技术为探究蝴蝶与栖息地植物间

的协同共存机制提供了新的方法。 

关键词  菜粉蝶；DNA 宏条形码；食性分析；ITS2 序列；多样性 

Dietary analysis of Pieris rapae (Lepidoptera: Pieridae) in  
Luoyang City using DNA metabarcoding technology 

FANG Quan-Bo1, 2**  LI Yi-Jie3  HU Jun-Jie1  WANG Xiang1   
LIU Xiao-Yu1  HE Chun-Ling1*** 

(1. College of Horticulture and Plant Protection, Henan University of Science & Technology, Luoyang 471023, China;  

2. Macheng Forestry Bureau, Huanggang 438399, China;  
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Abstract  [Aim]  Pieris rapae, the cabbage white butterfly, is widespread across China. The larvae cause significant damage 

to plants from the Brassicaceae, Oleaceae, and Asteraceae families. Adults serve as pollinators for some plant species and are a 

model species used in pollinator-plant-phytophagous insect interaction studies. [Methods]  DNA metabarcoding technology 

was used to analyze the diet and gut diversity of P. rapae in 3 urban green spaces which included the Henan University of 

Science and Technology (HKD), Luopu Autumn Garden (QFY), and Sui and Tang Botanical Garden (STY). [Results]  A total 

of 78 species belonging to 65 genera in 31 families were found to be host plants of P. rapae. Of the 3 plant classification levels 

including family, genus, and species, the relative abundance of Cruciferae (48.49 %), Brassica (31.62%), and Brassica 

oleracea (30.35%) were the highest. Alpha diversity analysis revealed that the community richness of HKD was significantly 

higher compared to QFY and STY (P<0.05). The QFY community diversity and dominant species concentration was 
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significantly higher compared to HKF and STY (P<0.05). The beta diversity analysis showed there was no significant 

difference in the variety of plant species in the gut of P. rapae within each site. However, there was a significant difference 

between the sites. [Conclusion]  The findings of this study show that P. rapae uses different feeding strategies depending on the 

microhabitat. Moreover, the diversity of plants in the habitat is reflected in the gut contents of P. rapae. DNA macrobarcoding 

technology provides a new method to explore the cooperative coexistence mechanism between butterflies and habitat plants. 

Key words  Pieris rapae; DNA metabarcoding; diet analysis; ITS2 sequence; diversity 

蝶 类 隶 属 于 昆 虫 纲 Insecta 鳞 翅 目

Lepidoptera，全世界约 20 000 余种，是常见的访

花昆虫（Nowicki et al., 2008）。中国蝴蝶资源丰

富，已记载 2 100 余种（武春生和徐堉峰, 2017）。

蝴蝶对周围细微的环境变化十分敏锐并能快速

做出响应（Hambler and Speight, 2004; Thomas, 

2005），常被用于监测环境变化趋势、生态系统

健康状况以及人为活动对生态系统的干扰程度

等方面，是生物多样性监测的重要指示物种之一

（陈嶙等, 2014）。作为一种重要的传粉昆虫，蝴

蝶在生态系统中有极其重要的作用和不可取代

的地位（郭丽等, 2011）。以蝴蝶为指示物种,物

种多样性指数为主要参数的蝶类群落结构研究

是当今生态学及环境科学研究的热门课题之一

（Gupta et al., 2019; 王伟和李俊生, 2021）。孙颖

和卓丽环（2009）在百子莲 Agapanthus africanus

群落中定点观察访花昆虫，共发现访花昆虫 23

种，其中蝶类有 10 种，占访花昆虫个体数的 40%

以上。da Silva Santos 等（2020）对巴西东北部澳

洲坚果 Macadamia integrifolia 的传粉者进行调查，

发现蝶类的访花次数超过了50%。徐安乐等（2020）

对珠三角 9 个生态区的蝴蝶携粉特征进行了调查

研究，发现携粉的蝶类种类占比为 74.19%，携粉

蝴蝶个体数量占比为 49.63%，证实了蝴蝶是生态

系统中重要的传粉昆虫。 

菜粉蝶 Pieris rapae 隶属于粉蝶科 Pieridae

粉蝶属 Pieris，在我国分布极为广泛，幼虫是为

害十字花科作物的重要害虫（丁朝阳等, 2021）。

已报道菜粉蝶幼虫取食的植物有 9 科 35 种，喜

食十字花科植物，特别偏食厚叶片的甘蓝

Brassica oleracea、白菜 B. rapa 和萝卜 Raphanus 

sativus 等（张娴等, 2019）。关于菜粉蝶的形态特

征、生活史、生活习性、发生规律、天敌种类和

系统发育均有详细报道（陆裕华, 2014; 赵磊, 

2017; 史红安等, 2019; 瓮青芬, 2021）。菜粉蝶成

虫 访 花 植 物 种 类 主 要 有 ： 血 叶 兰 Ludisia 

discolor、银带虾脊兰 Calanthe argenteostriata、

百 子 莲 Agapanthus africanus 、 无 梗 五 加

Eleutherococcus sessiliflorus、蒙古扁桃 Prunus 

mongolica、小菊 Matricaria recutita、红花酢浆

草 Oxalis corymbosa、朴树 Celtis sinensis 和紫叶

李 Prunus cerasifera ‘Atropurpurea’等植物（刘林

德等, 2002; 方海涛和斯琴巴特, 2007; 王伟等, 

2008; 孙颖和卓丽环, 2009; 张洪芳等, 2010; 郝

德君等, 2015）。 

DNA 宏条形码技术依托高通量技术而成为

一种食性分析的新兴技术方法，通过对粪便、胃

内容物和肠内容物等进行取样并提取 DNA，获

取特异性 DNA 条形码序列结合相关数据库进行

生物物种识别和鉴定，能够鉴定物种和获取物种

食物的范围，并评估总体生物多样性（Javier et al., 

2020）。随着高通量测序技术的不断发展，利用

DNA 宏条形码可以对传粉昆虫体表花粉的种类

进行鉴定，相对丰度较低的植物种群也可被鉴定

出来，序列数在指示定量和半定量植物与传粉昆

虫间相互作用关系方面具有巨大潜力，花粉样本

的 DNA 宏条形码可以提供有关传粉昆虫与植物

间互作关系网络的信息（Pornon et al., 2016; 

Galliot et al., 2017）。基于 DNA 宏条形码技术，

使用 rbcL、trnH-psbA 和 ITS2 引物，鉴定白斑切

叶蜂 Megachile strupigera 和蓝彩带蜂 Nomia 

chalybeata 蜂粮中的粉源植物组成和多样性，分

析不同样地间粉源植物物种丰富度、多样性及结

构的差异性，引物的鉴定准确率为 ITS2 > 

trnH-psbA > rbcL（何波等, 2020; 张可等, 2022）。

ITS2 引物序列也可应用于鉴定黑带食蚜蝇
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Episyrphus balteatus 肠道内容物的植物种类，通

过用特定寄主植物饲养的对照试验验证了利用

DNA 宏条形码技术对昆虫肠道内容物鉴定的科

学性和准确性（Jia et al., 2022）。 

本研究基于 DNA 宏条形码技术对洛阳市城

区 3 个城市绿地中菜粉蝶肠道食物的植物种类

进行多样性分析，为菜粉蝶与植物互作关系的研

究提供理论基础，为城市绿地中传粉昆虫资源的

保护与利用提供科学建议。 

1  材料与方法 

1.1  研究地点 

根据菜粉蝶成虫在洛阳地区的活动规律，于

2022 年 6 月活动盛期分别在洛阳市河南科技大

学（HKD）、隋唐植物园（STY）和洛浦秋风园

（QFY）样地各设 2 个样点，每个样点采集访花

的菜粉蝶 12 头，共采集菜粉蝶成虫 72 头。具体

采集信息见表 1。 
 

表 1  菜粉蝶样本采集信息 

Table 1  Sample collection information of Pieris rapae 

样本 

Sample 

采集地点 

Collecting sites 

经纬度 

Longitude and Latitude

海拔（m） 

Altitude (m) 

采集日期 

（年.月.日） 

Date of collection 
(year.month.day)

HKD 河南科技大学Henan University of Science and Technology 34.60° N, 112.42° E 150 2022.06.10 

STY 隋唐植物园 Sui and Tang Botanical Garden 34.64° N, 112.45° E 142 2022.06.15 

QFY 洛浦秋风园 Luopu Autumn Wind Garden 34.63° N, 112.41° E 147 2022.06.28 

 

1.2  菜粉蝶肠道及 DNA 提取 

将采集的菜粉蝶样本置于超净工作台下拉

取肠道。方法：将每头菜粉蝶个体用 1.5% NaOCl

洗涤 10 s，然后用双蒸水漂洗 2 次。处理完毕后，

用尖头镊子从蝴蝶腹部拉取出肠道。每 6 头蝴蝶

的肠道为 1 个监测样本，每样地 2 个样点，3 个

样地共监测 6 个样本。在每个肠道样本中加入液

氮充分研磨后，使用 E.Z.N.A.® Soil DNA Kit

（Omega Bio-tek，Norcross，GA，USA）按照

试剂盒说明书抽提基因组 DNA，抽取后利用 1%

琼脂糖凝胶电泳检测。 

1.3  PCR 扩增和测序 

本研究使用的 PCR 仪为 ABI GeneAmp® 

9700 型，扩增对象为植物核基因组的 ITS2 区基

因序列，上游扩增引物为 ITSS2F：5′-ATGCGAT 

ACTTGGTGTGAAT-3′；下游扩增引物为 ITS4R：

5′-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3′（ 张 可 等 , 

2022 ）。 PCR 采用 TransStart Fastpfu DNA 

Polymerase，20 μL 反应体系：4 μL 5×FastPfu 

Buffer，2.5 μL 2.5 mmol/L dNTPs，上下游引物

各 0.8 μL，0.4 μL FastPfu Poiymerase，2 μL 样本

DNA（5 ng/μL），双蒸水补足至 20 μL。PCR 反

应条件：95 ℃预变性 5 min；95 ℃变性 30 s，

55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 45 s，共 29 个循环；

72 ℃再延伸 10 min；10 ℃保存。每个样本 3

个重复，将同一样本的 PCR 产物混合后用 2%琼

脂糖凝胶电泳检测纯化，送至上海凌恩生物科技

有限公司基于 Illumina MiSeq 平台进行 Illumina 

PE250 测序。 

1.4  序列质控和过滤 

使用 Trimmomatic 过滤 read 尾部质量值 20

以下的碱基（Bolger et al., 2014）；利用 FLASH 

v1.2.11 对短片段进行拼接，最小重叠长度为

10 bp，重叠区最大错配比率为 0.2（Magoč and 

Salzberg, 2011），根据序列首尾两端的条形码和

引物区分样品，并调整序列方向，允许的错配数

为 0，最大引物错配数为 2；用 Usearch v10.0

（http://drive5.com/uparse/）和 gold 数据库，采

用 denovo 和 reference 结合的方式去除嵌合体

（Edgar, 2013）。 

1.5  OTU 聚类及注释 

使用 Usearch v10.0（http://drive5.com/uparse/）
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软件按照 97%相似性对非重复序列（不含单序

列）进行操作分类单元（Operational taxonomic 

unit，简称 OTU）聚类，得到 OTU 的代表序列

（Edgar, 2013）。通过 RDP 数据库（http://rdp.cme. 

msu.edu/）对 OTU 代表序列进行物种鉴定和分

类注释（Kõljalg et al., 2013）。由于本研究使用

的引物具有通用性，根据样地的植被生态背景，

移除非植物和非样地内植物种类的 OTU 序列。 

1.6  数据分析 

所有的样本信息以及分子测序的数据统计

均使用 Excel 2019 软件。使用 mothur v.1.30.1 软

件 （ http://www.mothur.org/wiki/Schloss_SOP# 

Alpha_diversity）进行指数分析，绘制 Shannon- 

Wiener 曲线，用于指数评估的 OTU 相似水平为

97%（Schloss et al., 2011）。Qiime v.1.9.0 计算

beta 多样性距离矩阵，绘制 Rank-Abundance 曲

线，R 3.6.3 中“ggplot”软件包绘制样本间距离

heatmap 图。 

2  结果与分析 

2.1  菜粉蝶肠道食物测序数据及物种注释 

本研究 6 个样本共获得 222 363 条有效序

列，碱基数 73 275 209 bp，平均长度 329.53 bp，

序列按照 97%的相似水平进行聚类获得 240 个

OUTs。采用 uclust 算法对 97%相似水平的 OTU

代表序列进行分类学分析，注释结果为 31 科 65

属 78 种植物（表 2）。 

2.2  菜粉蝶肠道内容物植物种类及相对丰度 

通过对 3 个样地 6 个样本的菜粉蝶肠道内容

物进行 DNA 测序鉴定，得到 31 科 65 属 78 种植

物的物种组成和相对丰度（图 1）。在科分类阶

元上，相对丰度较高的有十字花科 Brassicaceae、

菊科 Asteraceae、木樨科 Oleaceae、壳斗科

Fagaceae、马鞭草科 Verbenaceae、无患子科

Sapindaceae、唇形科 Lamiaceae、胡桃科

Juglandaceae 和酢浆草科 Oxalidaceae 等。其中以

十字花科和菊科为优势类群，相对丰度分别为

48.49%和 18.40%。在属分类阶元上，相对丰度

较高的有芸薹属 Brassica、豆瓣菜属 Nasturtium、 

表 2  菜粉蝶肠道内容物测序基本信息 

Table 2  Basic information of intestinal contents 
sequencing of Pieris rapae 

样本 
Sample 

科
Family

属
Genus 

种
Species 

OTU

HKD-1 23 38 46 138 

HKD-2 18 34 41 147 

QFY-1 22 35 46 76 

QFY-2 21 34 45 75 

STY-1 18 32 35 63 

STY-2 18 33 38 69 

总计 Total 31 65 78 240 

HKD：河南科技大学；QFY：洛浦秋风园；STY：隋唐

植物园；OUT：操作分类单元。下表及下图同。 

HKD: Henan University of Science and Technology; QFY: 
Luopu Autumn Wind Garden; STY: Sui and Tang 
Dynasties City Ruins Botanical Garden; OUT: Operational 
taxonomic unit. The same for the following tables and 
figures. 

 
女贞属 Ligustrum、矢车菊属 Centaurea、绿线菊

属 Thelesperma、马鞭草属 Verbena、假还阳参属

Crepidiastrum 和向日葵属 Helianthus 等。其中以

芸薹属和豆瓣菜属为优势类群，相对丰度分别为

31.62%和 15.63%。在种分类阶元上，相对丰度

较高的有甘蓝、豆瓣菜 Nasturtium officinale、日

本女贞 Ligustrum japonicum、矢车菊 Centaurea 

cyanus、绿线菊属的 Thelesperma filifolium、马鞭

草 属 的 Verbena litoralis 、 尖 裂 假 还 阳 参

Crepidiastrum sonchifolium、向日葵 Helianthus 

annuus 和栾 Koelreuteria paniculata 等。其中以

甘蓝和豆瓣菜为优势类群，相对丰度分别为

30.35%和 15.63%。3 个样地的植物优势类群有所

不同，HKD 的优势类群为十字花科、芸薹属和

甘蓝，QFY 的优势类群为菊科、矢车菊属和矢

车菊，STY 的优势类群为十字花科、豆瓣菜属和

豆瓣菜。 

2.3  菜粉蝶肠道植物多样性分析 

利用 ACE 指数、Shannon 指数和 Simpson

指数对各样地菜粉蝶肠道食性的多样性进行

分析（表 3）。结果表明，HKD 的 ACE 指数

最大（149.54 ± 5.95），并且显著大于 QFY 
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图 1  菜粉蝶肠道植物在科、属、种分类阶元的组成和相对丰度 

Fig. 1  Composition and relative abundance of intestinal contents of Pieris rapae in families, genus and species level 
 

表 3  不同地点菜粉蝶肠道植物多样性指数 

Table 3  Intestinal plant diversity index of Pieris rapae in different places 

地点 Site ACE 指数 ACE index 香浓指数 Shannon index 辛普森指数 Simpson index 覆盖度 Coverage 

QFY 77.16 ± 1.16 b 4.18 ± 0.09 a 0.09 ± 0.01 b 99.99 ± 0.01 a 

HKD 149.54 ± 5.95 a 2.88 ± 0.07 b 0.31 ± 0.04 a 99.96 ± 0.01 a 

STY 76.36 ± 9.93 b 2.94 ± 0.01 b 0.23 ± 0.00 a 99.98 ± 0.01 a 

表中同列数据后标有不同小写字母表示差异显著（P<0.05，单因素方差分析）。Data followed by the different lowercase 

letters in the same column indicate significantly different (P<0.05, one way-ANOVA). 
 

（77.16 ± 1.16）和 STY（76.36 ± 9.93）（P<0.05），

可得 HKD 的物种丰富度最大。QFY 的 Shannon

指数最大（4.18 ± 0.09），并且显著大于 HKD（2.88 

± 0.07）和 STY（2.94 ± 0.01）（P<0.05）；QFY
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的 Simpson 指数最小（0.09 ± 0.01），并且显著

小于 HKD（0.31 ± 0.04）和 STY（0.23 ± 0.00）

（P<0.05）。QFY 的优势种的集中程度要高于

HKD 和 STY。3 个样地的 coverage 指数在

99.96%-99.99%之间，表明样本中的所有物种已基

本覆盖，测序深度科学合理。 

2.4  Shannon-Wiener 曲线和 Rank-Abundance

曲线 

利用各样本的测序量在不同测序深度时的

多样性指数构建 Shannon-Wiener 曲线（图 2：

A）和 Rank-Abundance 曲线（图 2：B）。通

过 Shannon-Wiener 曲线，可以看出 6 个样本的

曲线趋势均趋向平坦平稳，说明所有样本测序

数据量足够大，能够反应样本中的绝大多数生

物信息。由 Rank-Abundance 曲线可以得出：

HKD 物种丰富度最大，其次是 QFY，STY 最

小。HKD 的物种均匀度最高，其次是 STY，

QFY 最低。结果与 ACE 指数反映的物种丰富度

相一致。 

 

 
 

图 2  菜粉蝶肠道植物种类 Alpha 多样性指数构建 Shannon-Wiener 曲线（A） 

和 Rank-Abundance 曲线（B） 

Fig. 2  Construction of Shannon-Wiener curve (A) and Rank-Abundance curve (B) based on  
Alpha diversity index of intestinal plant species of Pieris rapae 

 

2.5  组间距离分析 

基于 Beta 多样性对样本间两两之间的差异

系数作 heatmap 图，对 3 个样地 6 个样本的组间

距离进行多样性差异分析（图 3）。由 heatmap

图可得，QFY-1 与 QFY-2 之间差异性较小，

QFY-1 和 QFY-2 均与 HKD-1、HKD-2、STY-1

和 STY-2 之间的差异性较大；HKD-1 与 HKD-2

之间差异性较小，HKD-1 和 HKD-2 均与 QFY-1、

QFY-2、STY-1 和 STY-2 之间的差异性较大；

STY-1 与 STY-2 之间差异性较小，STY-1 和

STY-2 均与 QFY-1、QFY-2、HKD-1 和 HKD-2

之间的差异性较大。菜粉蝶肠道植物种类在同一

地点内差异性较小，不同地点差异性较大。 

 

 
 

图 3  菜粉蝶肠道植物种类 Beta 多样性分析 heatmap 图 

Fig. 3  Beta diversity analysis of intestinal  
plant species heatmap of Pieris rapae 
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3  讨论 

利用 DNA 宏条形码技术对肠道内容物高通

量测序可以鉴定植物种类和多样性分析，常用的

识别物种序列有叶绿体基因编码区（例：rbcL

片段）、间隔区片段（例：trnH-psbA 片段）和

核基因（例：ITS 片段）（Kress and Erickson, 2007; 

Lahaye et al., 2008; Chen et al., 2010）。植物核基

因中 ITS2 序列在昆虫食性分析中有高通用性、

高灵敏度和高准确率的优点，适用于传粉昆虫与

植物相互作用关系网络的研究（Richarlsn et al., 

2015; 何波等, 2020）。 

本研究利用 ITS2 序列成功注释出菜粉蝶肠

道植物的物种组成和相对丰度。基于测序后的

OUT 水平进行 Alpha 多样性分析，得到不同地

点菜粉蝶肠道中植物的群落丰富度、丰度和优势

度均匀程度不同。通过菜粉蝶肠道植物种类能够

反映出采集样点的开花植物丰富度和种类不同。

QFY 开花植物较丰富，可供菜粉蝶选择性访问；

HKD 开花植物种类较为单一，但开花植物分布

集中且数量多；STY 开花植物较少且单一。基于

Beta 多样性分析，发现 3 个城市绿地菜粉蝶肠道

植物种类，在同一地点差异较小，在不同地点差

异性较大。表明菜粉蝶能够根据不同的微生境作

出不同的取食策略，且其肠道植物种类能够反映

栖息地植物的多样性程度。植物 DNA 宏条形码

技术为研究蝴蝶与生境内植物间的协同共存机

制提供了新方法。 

早期学者研究菜粉蝶相互作用关系（传粉和

寄生）的植物有十字花科、白花菜科、菊科、旋

花科、百合科、茄科、藜科、苋科和木樨草科植

物（伍有声等, 2000; 吴海盼等, 2019）。本研究

检测出了十字花科、菊科、旋花科、茄科、藜科

和苋科等 31 科的植物，没有检测到白花菜科、

百合科和木樨草科，可能是在样地中没有人工引

入该科植物。利用分子技术与传统方法相结合，

能够更加完善的探明菜粉蝶和植物间的相互作

用关系。Egeter 等（2015）利用高通量测序技术

研究褐家鼠Rattus norvegicus、小鼠Mus musculus

和普通刺猬 Erinaceus europaeus 摄食蛙的种类，

与传统观察法相比，检测率从 2%提升到 70%。

本研究结果中，存在牡丹、栓皮栎和麻栎等物

种分布和花期范围与菜粉蝶样品采集时间和地

点有偏差的植物种类被检出，原因可能是：（1）

样品本身及其食性的异质性，在进行 PCR 试验

的过程中无法避免引入未知的偏向性；（2）食

物在肠道中被消化程度的差异以及肠道内容物

中未知化学成分对 PCR 反应的抑制作用差异，导

致分析中出现假阴性结果；（3）同一条序列可能

与多个物种高度匹配，区域物种生物信息不足

时，只能将其归类为包含该序列的上一级分类单

元。可通过对本底植物的调查以及补充完善潜在

植物种类的序列数据库来提高食性分析的分类

精确度。DNA 宏条形码技术不受动物摄食种类

的限制，具有高敏感性和稳健性，适用于蝴蝶肠

道植物种类检测，对蝴蝶与栖息地植物的生物多

样监测有重要的应用价值，能够快速探究蝴蝶与

植物间的关系网络信息。 

昆虫是城市生物多样性的重要组成部分。城

市环境中，局部生境资源是维持蝴蝶种群的决定

性因素之一，城市绿地为城市中的蝴蝶群落提供

了绝大多数的栖息地。城市生物多样性的保护，

不仅要关注物种本身，更要注重物种与物种间的

相互作用关系（韩丹等, 2021）。菜粉蝶幼虫取

食农作物，给农业造成了巨大危害，但在羽化后，

成虫为植物传粉，促进植物的授粉（旦智措等, 

2018）。20 世纪 80 年代，Lazri 和 Barrows（1984）

研究了华盛顿地区的一个大型城市蔬菜上和花

卉花园中菜粉蝶的访花和身体携粉情况，菜粉

蝶访问了 38 种开花植物，并且在喙和腿部携带

花粉，证实了菜粉蝶在城市生境中有着重要的

传粉价值。蝴蝶成虫肠道植物种类有助于了解

蝴蝶与植物交互关系，但能否揭示蝴蝶的传粉

服务功能需要进一步探究。通过研究蝶类群落

与绿地植物间的交互，可以构建蝴蝶-植物互作

关系网络，调节生态系统的平衡稳定。因此，

基于植物 DNA 条形码的食性研究，为协调菜

粉蝶在幼虫时期危害植物和成虫传粉的平衡

提供了新的技术方法，为探明传粉昆虫-植物-

植食性昆虫间的互作网络关系开辟了新的思
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路，有效促进城市生态系统的生物多样性和功能

的稳定。 
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削疣蝽 Cazira frivaldskyi Horváth, 1899 

 
体中型，深褐色。头基半黑褐色，中线和端半黄白色。触角黑褐色。喙红褐色。前胸背板表面

强烈皱褶，中纵脊黄白色，前角呈短刺状突出。小盾片基半具 1 对大瘤突，其后缘平削，削面黄褐

色，端半具 2 列刻点，顶端匙状卷起。前足胫节叶状扩展，金属蓝色。前翅远超腹末。 

本期封面照片是在大别山区生物多样性综合科学考察中，于 2023 年 7 月 6 日拍摄于安徽省六安

市霍山县诸佛庵镇西石门村。成虫正在取食鳞翅目幼虫，拍摄中没有被相机闪光灯干扰，一直在取

食，大概 5 min 左右，食物被“吸干”，只留下外骨骼。 

感谢刘华希博士帮忙鉴定物种，感谢大别山区生物多样性综合科学考察（2019FY101800）项目

资助。 

 
 （姜春燕，中国科学院动物研究所） 


