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取食不同饲料的柞蚕幼虫中肠形态、 

消化酶活性及菌群结构分析* 
全  爽**  郭天凯  杜占军  高  伟  李喜升  韩  冰*** 

（辽宁省蚕业科学研究所，凤城 118100） 

摘  要  【目的】 探究不同饲料育对柞蚕 3 龄幼虫中肠发育形态、消化酶活性及微生物群落的影响，为

柞蚕 Antheraea pernyi 人工饲料配方优化与人工饲料适应性品种/品系培育奠定基础。【方法】 以柞蚕品

种抗大为材料，进行 1 龄人工饲料育+2-3 龄新鲜柞叶育（ADKD，人工饲料组）和 1-3 龄新鲜柞叶育（CKKD，

对照组）饲喂。解剖观察 3 龄幼虫中肠形态，提取中肠组织 DNA 与 16S rRNA 测序，进行脂肪酶、类胰

蛋白酶、α-淀粉酶和海藻糖酶 4 种消化酶活性检测。【结果】 人工饲料组柞蚕 3 龄幼虫中肠形态较对照

组无明显差异（肠壁厚度 P = 0.082，隐窝深度 P = 0.290）。人工饲料组消化酶中的类胰蛋白酶和海藻糖

酶活性较对照组显著增加（P < 0.05），脂肪酶活性也有所增加。不同饲料育下 3 龄幼虫中肠菌群结构有

差异，ADKD 的 Ace 指数、Chao1 指数、Shannon 指数均高于 CKKD 组，说明人工饲料组中肠菌群多样

性和构成较对照组更丰富。样品中细菌在门水平上主要归于变形杆菌门 Proteobacteria、蓝藻菌门

Cyanobacteria、厚壁菌门 Firmicutes、拟杆菌门 Bacteroidota 和放线菌门 Actinobacteriota。样品中变形菌门

的相对丰度最高，其中 CKKD 组的相对丰度极显著高于 ADKD 组（P < 0.01），而 ADKD 组蓝藻菌门、

厚壁菌门、拟杆菌门和放线菌门的相对丰度均高于 CKKD 组。物种丰度聚类结果明显分开。ADKD 组提

高了毛螺菌_NK4A136 群（Lachnospiraceae_NK4A136 group）、乳酸杆菌属 Lactobacillus、丛毛单胞菌属

Comamonas、赖氨酸杆菌属 Lysinibacillus、不动杆菌属 Acinetobacter、涅斯捷连科氏菌属 Nesterenkonia、

独岛杆菌属 Dokdonella、芽孢杆菌属 Bacillus、鞘氨醇单胞菌属 Sphingomonas、盐单胞菌属 Halomonas、

肠球菌属 Enterococcus、库特氏菌属 Kurthia、马赛菌属 Massilia 和嗜冷杆菌属 Psychrobacter 等的相对丰

度，而假单胞菌属 Pseudomonas、肠杆菌属 Enterobacter、泛菌属 Pantoea 和沙雷氏菌属 Serratia 等的相对

丰度则降低。【结论】 人工饲料育柞蚕 3 龄幼虫的消化酶活性比鲜叶育增加，中肠菌群的多样性与丰富

度更高，该结果可为人工饲料适应性柞蚕品种/品系筛选培育提供参考。 

关键词  柞蚕；人工饲料；中肠；消化酶；肠道细菌 

Effects of diet on the midgut morphology, digestive enzyme activity, 
and microbial community structure of Antheraea pernyi larvae 

QUAN Shuang**  GUO Tian-Kai  DU Zhan-Jun  GAO Wei  LI Xi-Sheng  HAN Bing*** 

(Sericulture Research Institute of Liaoning Province, Fengcheng 118100, China) 

Abstract  [Aim]  To investigate the effects of different diets on the midgut morphology, digestive enzyme activity and 

microbial community of 3rd instar Antheraea pernyi larvae. [Methods]  Larvae were randomly assigned to a treatment and 

control group. The treatment group (ADKD) was fed an artificial diet during the 1st instar stage and fresh leaves during the 

2nd-3rd instar stages. The control group (CKKD) was fed fresh leaves during the 1st-3rd instar stages. The midguts of 3rd 
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instar larvae were dissected, the midgut tissue was fixed and sectioned, DNA extracted and 16S rRNA sequencing was 

performed. The activity of lipase, trypsin-like protease, α-amylase and trehalase, were measured. [Results] The midgut 

morphology of 3rd instar ADKD larvae was not significantly different to that of the CKKD group. The activity of trypsin-like 

protease and trehalase in the ADKD group was, however, significantly higher than in the CKKD group (P < 0.05), and lipase 

activity was also higher. The diversity and composition of the intestinal flora of 3rd instar larvae in the ADKD group differed 

from that in the CKKD group; the Ace index, Chao1 index and Shannon index of the ADKD Group were all higher than those 

of the CKKD group. At the phylum level, midgut bacteria mainly belonged to the Proteobacteria, Cyanobacteria, Firmicutes, 

Bacteroidota and Actinobacteriota. The Proteobacteria had the highest relative abundance, significantly higher in the CKKD 

group than that in the ADKD group (P < 0.01). Conversely, the relative abundance of cyanobacteria, firmicutes, Bacteroidetes 

and Actinobacteria in the ADKD group was higher than in the CKKD group. Relative species abundance was obviously 

different between the two groups. The Lachnospiraceae_NK4A136 group, Lactobacillus, Comamonas, Lysinibacillus, 

Acinetobacter, Nesterenkonia, Dokdonella, Bacillus, Sphingomonas, Halomonas, Enterococcus, Kurthia, Massilia and 

Psychrobacter, were all more abundant in the ADKD group, whereas Pseudomonas, Enterobacter, Pantoea and Serratia were 

less abundant in this group. [Conclusion]  Compared to 3rd instar larvae reared on fresh leaves alone, those reared on an 

artificial diet had increased digestive enzyme activity and a more diverse and rich midgut microflora. These results provide a 

reference for screening and breeding varieties, and strains, of A. pernyi that are more suitable for rearing on an artificial diet. 

Key words  Antheraea pernyi; artificial diets; midgut; digestive enzyme activity; intestinal bacteria 

柞蚕 Antheraea pernyi 是我国传统的特色经

济昆虫，我国年产柞蚕茧约 9 万吨，占世界总产

量 90%以上；包括辽宁、吉林、黑龙江、河南、

山东等在内的 11 个省（直辖市、自治区）共 13-14

万农户从事柞蚕生产，其经济、生态和社会效益

显著，是柞蚕产区人民脱贫致富的重要经济来源

之一（秦利等, 2016; 谌苗苗等, 2022）。柞蚕放

养于野外，其幼虫期尤其是小蚕期受病虫鸟害、

柞树生长状况及环境温度、湿度和风等因子影响

较大（韩冰等, 2023）。近年来春蚕小蚕期极端

天气频发，造成小蚕遗失严重，导致春蚕大幅度

减产。人工饲料养蚕可以在小蚕期进行科学统一

规范管理，获得春柞蚕的高产稳产。家蚕 Bombyx 

mori 已实现全龄人工饲料饲养，工厂化、规模化、

智能化养殖正逐步替代传统的生产方式（龙从明

等, 2025）。但柞蚕人工饲料配方研制与饲养实

践则刚刚起步，关于柞蚕人工饲料育下幼虫发

育、消化代谢等方面更知之甚少。 

昆虫对不同饲料的适应性是一个复杂的生

理过程，涉及中肠组织形态、生理生化及微生态

的协同调控（Bonelli et al., 2019; Haider et al., 

2025）。首先，中肠组织形态的完整性是消化吸

收和物理防御的基础（Oliveira et al., 2019; 

Hixson et al., 2021），直接反映了食物对肠道的

物理刺激或损伤程度；其次，消化酶活性体现了

昆虫对特定营养成分的代谢能力，其活性高低是

评价其对食物利用效率的关键生理指标（Jian 

et al., 2025）；同时，肠道菌群在动物生长发育

中发挥重要作用，参与宿主的各种生理活动，包

括营养和消化（Cummings et al., 1984）、免疫

防御（Pickard et al., 2017; Sun et al., 2017）、生

殖发育（Lin et al., 2019）和耐药性（Martinson 

et al., 2017; Scates et al., 2019）等。已有研究表

明，食物组分的差异会显著影响昆虫中肠的适应

性改变，进而影响肠道形态结构、消化酶谱改变

及优势菌群演替，这三者之间存在一定的内在反

馈机制（Priya et al., 2012; Krautkramer et al., 

2016; Liu et al., 2018; Luo et al., 2021）。因此，

系统解析中肠形态、消化酶与肠道菌群对饲料转

换的响应变化，对于揭示柞蚕对人工饲料的适应

机理至关重要。 

基于柞蚕野性强、驯化困难等因素，同时结

合柞蚕产业发展及柞蚕人工饲料开展的实际情

况，本团队筛选了抗大等 3 个小蚕期人工饲料

适应较好的柞蚕品种/品系（韩冰等, 2023），

又开展了 1 龄人工饲料饲养、2 龄后转换为柞叶

饲养试验。3 龄期为小蚕期与大蚕期过渡的关键

时期，对于判断柞蚕取食程度、病害发生及生长
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发育状况等十分重要，因此研究聚焦柞蚕 3 龄幼

虫，探究不同饲料饲养对幼虫中肠发育形态、消

化酶活性及肠道菌群结构的变化情况，旨在为人

工饲料适应性柞蚕品种/品系筛选培育提供理论

依据。    

1  材料与方法  

1.1  供试蚕品种及饲育处理 

供试柞蚕品种为抗大，由辽宁省蚕业科学研

究所培育并保存。人工饲料（颗粒饲料）由辽宁

省蚕业科学研究所研制，主要成分为柞树叶粉

（麻栎）、大豆蛋白、豆粕粉、玉米粉、琼脂粉、

柠檬酸、复合维生素、无机盐、防腐剂，不含抗

生素。喂食前加 1.7 倍的无菌水浸泡，待水分全

部均匀地被饲料吸入后将其平铺于玻璃皿中。试

验分组：人工饲料组， 1-3 龄新鲜柞叶育

（CKKD）；对照组，1 龄人工饲料育+2-3 龄新

鲜柞叶育（ADKD），每组设置 3 个重复，每个

重复 300 头蚕。试验在辽宁省蚕业科学研究所四

台子科研基地人工饲料养蚕室培养箱（SPX-500，

江南仪器厂）中黑暗饲养，温度为（26±1）℃，

相对湿度 75%±5%。新鲜柞叶为辽宁省蚕业科学

研究所四台子科研基地 2 年生麻栎叶，新鲜采摘

饲喂。 

1.2  主要试剂与仪器 

脂肪酶检测试剂盒购自南京建成生物工程

研究所（A054-2-1），α-淀粉酶检测试剂盒购自

苏州科铭生物技术有限公司（微量法，100 管/48

样），胰蛋白酶和海藻糖酶检测试剂盒购自北京

索莱宝科技有限公司（BC2315、BC2515）。酶

标仪（Multiskan FC，Thermo 公司），离心机

（5430R，Eppendorf 公司）。 

1.3  幼虫中肠发育形态观察 

分别取两组饲养至 3 龄第 3 天的幼虫，饥饿

12 h 后解剖获取完整柞蚕中肠，用 1×PBS 溶液

清洗，利用 4%多聚甲醛固定，4 ℃保存，每组

取 10 头幼虫，送至北京康佳宏原生物科技有限

公司进行组织包埋与切片制作。中肠经组织固

定、脱水、浸蜡、切片、贴片、染色和封片处理，

最后在切片扫描仪（PANNORAMIC，3DHISTECH

公司）下观察其形态结构，使用软件 CaseViewer

进行分析。 

1.4  消化酶活性检测   

取各组饲养至 3 龄第 3 天的幼虫，75%乙醇

体表消毒后，1×PBS 溶液中清洗后用滤纸吸干水

分，快速放入液氮中速冻，﹣80 ℃冰箱保存。

每组设 7 个生物学重复，每个重复 3 头幼虫。按

试剂盒说明书检测。 

1.5  16S rRNA PCR 扩增、高通量测序与数据

分析 

取各组饲养至 3 龄第 3 天的幼虫，1×PBS 溶

液中清洗后用滤纸吸干水分，于无菌操作台内解

剖获取中肠组织，快速放入液氮中速冻，- 80 ℃

冰箱保存，送至上海元莘生物技术股份有限公司

进行 16S rRNA 测序。完成基因组 DNA 抽提后，

DNA 浓度和纯度利用 NanoDrop2000 检测，利用

1%琼脂糖凝胶电泳检测抽提的基因组 DNA 质

量 。 使 用 通 用 引 物 338F （ 5′-ACTCCTA 

CGGGAGGCAGCAG-3′）和 806R（5′-GGACTA 

CHVGGGTWTCTAAT-3′）对 16S rRNA 基因

V3-V4 区进行 PCR 扩增。利用 Illumina Miseq

平台对各样本进行中肠细菌多样性测序。使用

Trimmomatic 软件对原始测序序列质控 FLASH

软件进行拼接。根据 Ilumina Miseq 平台构建

PE250 的文库。根据 97%的相似度对序列进行操

作分类单位（Operational taxonomic unit, OTU）

聚类，并去除单序列和合体，通过 I-Sanger 云平

台数据库（https://cloudmajorbio.com/）对每条序

列进行物种分类注释。 

1.6  数据分析 

数据处理采用 SPSS 25.0 软件，作图使用

Graphpad 8.0 软件，数据以平均值±标准误差表

示。在分析前，使用 Shapiro-Wilk 和 Levene 检

验分别对数据进行正态性分布和方差齐性验证。

组间比较采用独立样本 t 检验。所有实验数据均

重复 3 次以上。 
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2  结果与分析 

2.1  不同饲料育对 3 龄柞蚕中肠组织形态结构

的影响 

不同饲料育下柞蚕 3 龄幼虫中肠发育状态

如图 1（A）和图 1（B）所示。人工饲料组较对

照组的中肠肠壁厚度（图 1：C）和隐窝深度（图

1：D）未见显著差异（P = 0.08, P = 0.29，t 检验），

说明小蚕期人工饲料育下 3 龄幼虫中肠形态发育

正常，饲料转换未对其造成负面影响。 

 

 
 

图 1  柞蚕幼虫中肠组织形态 

Fig. 1  Tissue morphology of midgut of Antheraea pernyi larvae 

A. 对照组（CKKD）中肠切片；B. 人工饲料组（ADKD）中肠切片；C. 对照组（CKKD）和 

人工饲料组（ADKD）中肠肠壁厚度；D. 对照组（CKKD）和人工饲料组（ADKD）中肠隐窝深度。 

CKKD: 对照组，1-3 龄新鲜柞叶育；ADKD: 人工饲料组，1 龄人工饲料育+2-3 龄新鲜柞叶育。 

ns 表示处理间差异不显著（P > 0.05，t 检验）。 

A. Midgut histological picture of control group (CKKD); B. Midgut histological picture of artificial diet group (ADKD).  
C. Midgut wall thickness in control group (CKKD) and artificial diet group (ADKD);  
D. Midgut crypt thickness in control group (CKKD) and artificial diet group (ADKD). 

CKKD: Control group, reared on fresh oak leaves from the 1st to 3rd instar; ADKD: Artificial diet group,  
reared on artificial diet during the 1st instar, followed by fresh oak leaves from the 2nd to 3rd instar. 

ns indicates that the difference between treatments is not significant (P > 0.05, t-test). 
 

 

2.2  不同饲料育对 3 龄柞蚕消化酶活性的影响 

柞蚕 3 龄幼虫消化酶活性（表 1）分析表明，

人工饲料组的脂肪酶、类胰蛋白酶和海藻糖酶活

性较对照组均增加，其中类胰蛋白酶和海藻糖酶

活性呈显著性增加（P < 0.05）。 

2.3  不同饲料育对 3 龄幼虫中肠肠道菌群组成

的影响 

2.3.1  Alpha 多样性分析  人工饲料组和对照

组 9 个中肠样品共获得 783 249 条高质量序列，

平均长度为 425.61 bp。由图 2 可见，两组样品
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共获得 654 个 OTU，其中对照组 285 个，人工饲

料组 592 个，两组共有的 OTU 数为 223 个。与对

照相比，人工饲料组 OTU 增加 1.08 倍，表明人

工饲料育改变了中肠微生物细菌群落的多样性。 

各处理组 Coverage 指数均在 99%以上，表

明测序结果可代表样本中细菌的真实情况。人工

饲料组的 Ace 指数、Chao1 指数均显著高于对照

组（P < 0.05），Shannon 指数也高于对照组，

表明人工饲料组中肠细菌的 α 多样性和丰富度

均高于鲜叶对照组（表 2）。 
 

表 1  消化酶活性 

Table 1  Activity of digestive enzymes 

消化酶 Digestive enzymes 
处理组 

Treatment group 脂肪酶（U/g）

Lipase (U/g) 

类胰蛋白酶（U/g）

Trypsin (U/g) 

α-淀粉酶（U/min/mg） 

α-Amylase (U/min/mg) 

海藻糖酶（U/mg）

Trehalase (U/mg)

对照组 Control group 10.89±1.590 0.03±0.005  3.00±0.270 0.04±0.020  

人工饲料组 Artificial diet group 11.32±1.360 0.24±0.080 * 2.23±0.120 0.55±0.170 * 

对照组（CKKD）：1-3 龄新鲜柞叶育；人工饲料组（ADKD）：1 龄人工饲料育+2-3 龄新鲜柞叶育。表中数据为平均

值±标准误，星号表示显著差异（* P<0.05，** P<0.01，独立样本 t 检验）。下表同。 

Control group (CKKD): Reared on fresh oak leaves from the 1st to 3rd instar; Artificial diet group (ADKD): Reared on 
artificial diet during the 1st instar, followed by fresh oak leaves from the 2nd to 3rd instar.Values in the table are mean±SE. 
Asterisks indicate significant difference (* P<0.05, ** P<0.01, independent samples t-test). The same below. 

 

 
 

图 2  OUT 序列分布韦恩图 

Fig. 2  Venn diagram showing the number  
of OTUs distributed 

CKKD: 对照组，1-3 龄新鲜柞叶育；ADKD: 人工饲料

组，1 龄人工饲料育+2-3 龄新鲜柞叶育。下图同。 

CKKD: Control group, reared on fresh oak leaves  
from the 1st to 3rd instar; ADKD: Artificial diet group, 

reared on artificial diet during the 1st instar,  
followed by fresh oak leaves from the 2nd to 3rd instar.  

The same below. 
 

2.3.2  Beta 多样性分析  基于 Weighted unifrac

的主坐标分析（PCoA）显示，主成分 PC1 和 PC2

对样品差异的贡献值分别为 58.59%和 17.49%。

两组间群落结构差异显著（R2=0.4，P = 0.006）

（图 3），说明人工饲料组中肠微生物群落优势

种类与对照组间存在明显差异。 

2.3.3  门水平下的菌群结构  人工饲料组和对

照组中肠细菌相对丰度大于 1%的菌门共 5 个，

主要归于变形杆菌门 Proteobacteria、蓝藻菌门

Cyanobacteria、厚壁菌门 Firmicutes、拟杆菌门

Bacteroidota 和放线菌门 Actinobacteriota（表 3）。

两组样品中变形菌门的相对丰度最高，其中对照

组的相对丰度极显著高于人工饲料组（P < 

0.01），另外人工饲料组蓝藻菌门、厚壁菌门、

拟杆菌门和放线菌门的相对丰度均高于对照组。 

2.3.4  物种聚类分析  物种丰度聚类分析见图

4，对照组和人工饲料组的物种丰度聚类明显分

开。人工饲料组提高了毛螺菌_NK4A136 群

（Lachnospiraceae_NK4A136 group）、乳酸杆菌

属 Lactobacillus、丛毛单胞菌属 Comamonas、赖

氨 酸 杆 菌 属 Lysinibacillus 、 不 动 杆 菌 属

Acinetobacter、涅斯捷连科氏菌属 Nesterenkonia、

独岛杆菌属 Dokdonella、芽孢杆菌属 Bacillus、

鞘氨醇单胞菌属 Sphingomonas、盐单胞菌属

Halomonas、肠球菌属 Enterococcus、库特氏菌

属 Kurthia、马赛菌属 Massilia 和嗜冷杆菌属

Psychrobacter 等的相对丰度，而假单胞菌属

Pseudomonas、肠杆菌属 Enterobacter、泛菌属

Pantoea 和沙雷氏菌属 Serratia 等的相对丰度则

降低，从而改变了菌群的结构。 
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表 2  Alpha 多样性分析 

Table 2  Analysis of alpha diversity index 

处理组 
Treatment group 

Ace 指数 
Ace index 

Chao1 指数 
Chao1 index 

Shannon 指数 
Shannon index 

Coverage 指数 
Coverage index 

对照组 Control group 142.80±22.37  135.40±20.33  2.18±0.28 0.999 7 

人工饲料组 Artificial diet group 263.75±56.39 * 258.75±55.93 * 2.79±0.31 0.999 7 

 
 

 
 

图 3  基于 Weighted unifrac 距离的 

主坐标分析（PCoA） 

Fig. 3  PCoA based on Weighted unifrac distance 

Adonis 分析，置换多元方差分析。 

Adonis analysis, permutational multivariate  
analysis of variance. 

 
表 3  门水平下的优势菌群分布（%） 

Table 3  Distribution of dominant microflora at 
phylum level (%) 

菌门名称 
Phylum name 

人工饲料组
Artificial diet group 

对照组 
Control group

变形菌门 
Proteobacteria 

60.93±4.83 ** 87.42±3.36  

蓝藻菌门 
Cyanobacteria 

16.74±7.55 2.71±1.27 

厚壁菌门 
Firmicutes 

11.48±1.97 5.79±1.56 

放线菌门 
Actinobacteriota 

5.60±0.68 1.98±0.80 

拟杆菌门 
Bacteroidota 

5.50±2.25 1.22±0.45 

3  讨论 

柞蚕小蚕期人工饲料饲育探索对实现小蚕

工厂化养蚕、有效节约柞园饲料资源、提高柞蚕

茧产量、减轻柞蚕生产劳动强度、提高劳动生产

效率，以及为传统柞蚕产业健康可持续发展提供

技术支撑等具有重要意义（全爽等, 2023）。当

前人工饲料育存在小蚕体质量低、攀爬能力弱及

结茧率低、死笼率高等问题（韩冰等, 2023）。

本研究观察到不同饲料育下柞蚕 3 龄幼虫中肠

发育状态未见明显差异。消化酶活性方面，除 α-

淀粉酶外，人工饲料组的脂肪酶、胰蛋白酶和海

藻糖酶活性均高于对照组。此外，还对中肠肠道

菌群进行了高通量测序，分析发现人工饲料组中

肠菌群丰富度和多样性更高。综合分析，我们认

为人工饲料育改变了中肠微生物的生存基质，进

而改变了菌群的多样性与丰富度，而这种菌群结

构的改变直接影响了幼虫的消化生理特征。 

中肠组织对昆虫的生长、发育和繁殖至关重

要。本研究发现人工饲料组和对照组中肠形态发

育并无明显差异，说明人工饲料组柞蚕中肠肠道

的发育正常，可为柞蚕后续更好地利用和消化营 

养物质打下基础。昆虫消化道中的酶系统在消化

食物、吸收营养和能量转化过程中起着极为重要

的作用，其与昆虫的生命活动和群体生活息息相 

关（Terra et al., 1994）。本研究发现人工饲料组

的胰蛋白酶和海藻糖酶活性分别是对照组的

8.00 倍和 13.75 倍，脂肪酶活性也有增加。类胰

蛋白酶是家蚕中肠中重要的消化酶（Premanand 

et al., 2010），本研究中人工饲料组中肠类胰蛋

白酶活性显著增加，说明人工饲料育组的柞蚕 3

龄幼虫机体内蛋白消化增强。海藻糖酶和脂肪酶

在机体能量储存与利用过程中发挥重要作用，海

藻糖酶参与昆虫能量代谢，可水解海藻糖为葡萄 
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图 4  物种丰度聚类图（属水平） 

Fig. 4  Heat map of species abundance (genus) 
 

糖。脂肪酶可将家蚕的脂肪分解成甘油和脂肪

酸，这些脂肪酸被吸收并最终合成为中肠上皮细

胞中的甘油二酯和磷脂（Ponnuvel et al., 2003）。

另外有研究表明，家蚕的肠道菌群也可以分泌脂

肪酶（Feng et al., 2011），故推测脂肪酶活性增

加可能也与肠道菌群结构的变化有关。给家蚕补

充芽孢杆菌后显著增加了其中肠液中脂肪酶的

活性（Ren et al., 2025），在黑广肩步甲 Calosoma 

maximoviczi 肠道中分离出沙雷氏菌属和芽孢杆

菌属等产脂肪酶菌株，且酶活力较高，提示这些

菌株可能与宿主的脂肪代谢相关（文竹等 , 

2015）。昆虫家蚕小蚕期采用人工饲料饲育，后

续生长期改用桑叶饲喂后，家蚕具有较强的补偿

生长效应，可以较好地克服人工饲料养蚕效果

差、蚕体弱等缺点，进而充分发挥人工饲料养蚕

优势（Chinnaswamy et al., 2012）。故本研究中

人工饲料组类胰蛋白酶、海藻糖酶等活性的增加

可能是一种柞蚕体内蛋白与能量补偿的方式。因

此，推测认为消化酶活性的增加与转换柞叶饲喂

后柞蚕幼虫的补偿生长机制有关，还需要进一步

研究验证。 

本研究对人工饲料组和鲜叶对照组中肠微

生物的多样性和组成结构进行分析，发现人工饲

料组柞蚕中肠微生物多样性和群落结构发生明

显变化。人工饲料组的 Shannon 指数显著高于对

照组，指示丰富度的 Ace 指数和 Chao1 指数显

著高于对照组，表明人工饲料组 3 龄柞蚕幼虫中

肠微生物的多样性和丰富度更高。本研究中 3 龄

柞蚕幼虫中肠的优势菌门包括变形杆菌门

Proteobacteria、蓝藻菌门 Cyanobacteria、厚壁菌

门 Firmicutes、拟杆菌门 Bacteroidota 和放线菌

门 Actinobacteriota，这也与张静雨等（2018）和
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Wang 等（2020）在野外自然放养条件下发现的

5 龄中期柞蚕幼虫中肠的优势菌门结果相吻合。

对属水平上的肠道菌群进行分析发现包括芽孢

杆菌和肠杆菌在内的多种菌属（邹昌瑞等 , 

2011），人工饲料组中肠乳酸杆菌 Lactobacillus、

毛螺菌_NK4A136（Lachnospiraceae_NK4A136 

group）以及肠球菌属 Enterococcus 等的丰度增

加。乳酸杆菌属在维持肠道完整性、免疫调节和

抑制有害病原体方面起着至关重要的作用（Carr 

et al., 2002; Lan et al., 2012; Gayle et al., 2016），

还能合成各种维生素和氨基酸，调节蜜蜂的嗅觉

学习和记忆（Ma et al., 2020;Li et al., 2021; Zhang 

et al., 2022）。毛螺菌_ NK4A136 在碳水化合物

合成和氨基酸代谢中起重要作用，参与小鼠生长

发育调节（Huang et al., 2018; Hu et al., 2019）。

这一菌属丰度的增加与人工饲料组中肠胰蛋白

酶等消化酶活性增强相对应，有利于蛋白能量等

的摄入以及维持代谢。人工饲料组海藻糖酶活性

显著升高，可能与毛螺菌_NK4A136 群和乳酸杆

菌属丰度增加有关。毛螺菌和乳酸杆菌是典型的

短链脂肪酸（Short- chain fatty acids, SCFAs）产

生菌。SCFAs 不仅是肠道上皮细胞的能量来源，

还已被证实能上调宿主糖代谢相关酶的表达（Xu 

et al., 2022; Wijdeveld et al., 2023）。人工饲料组

类胰蛋白酶活性显著增强，同时芽孢杆菌属丰度

增加，推测与芽孢杆菌属细菌具有强大的胞外蛋

白酶分泌能力有关，这种外源性酶可能进一步补

充了宿主幼虫的内源性类胰蛋白酶（Cheng et al., 

2019; Shad et al., 2024）。肠球菌属是一种能够

降解大分子的菌属（Ceja-navarro et al., 2019; Liu 

et al., 2019），可为机体生长提供营养（Douglas 

et al., 2017）。 

本研究未设置 1-3 龄人工饲料组，导致无法

完全剥离饲料转换应激对相关指标的影响，但基

于柞蚕现有的驯化程度及产业应用现状，该饲料

育模式下的生理研究更具实践参考价值。综上所

述，本研究发现人工饲料育柞蚕 3 龄幼虫中肠发

育正常、消化酶活性增加且中肠菌群的多样性与

丰富度更高。未来将逐步围绕 1-2 龄柞蚕人工饲

料育及 1-3 龄柞蚕人工饲料育开展相关研究工

作，为改进柞蚕人工饲料配方、实现柞蚕小蚕期

人工饲料工厂化生产提供理论参考。 
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