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茶园两种叶甲肠道微生物多样性研究* 
徐世燕** 

（贵州师范大学生命科学学院，贵阳 550025） 

摘  要  【目的】 探究茶园生境中两种主要叶甲害虫柳蓝叶甲 Plagiodera versicolora 和蓝胸圆肩叶甲

Humba cyanicollis 成虫的肠道微生物组成和功能。【方法】 基于微生物扩增子测序技术，分析两种叶甲肠

道细菌与真菌的群落特征和功能。【结果】 两种叶甲的肠道细菌优势门均为变形菌门 Proteobacteria 和厚

壁菌门 Firmicutes，主要优势属为肠杆菌属 Enterobacter、内共生体 Endosymbionts、螺原体属 Spiroplasma、

乳球菌属 Lactococcus 等；肠道真菌优势门均为子囊菌门 Ascomycota 和担子菌门 Basidiomycota，主要优

势属为枝孢霉属 Cladosporium、镰刀菌属 Fusarium、青霉属 Penicillium、曲霉属 Aspergillus、亚隔孢壳属

Didymella 等。两种叶甲的主要肠道细菌和真菌类群丰度存在差别，但多样性无明显差异，细菌的群落结

构差异显著（P=0.001）而真菌的无明显差异。两种叶甲的共有细菌和真菌类群构成了肠道微生物的主体。

同时，功能分析表明两种叶甲的肠道细菌和真菌的功能类型均差别不大。【结论】 本研究揭示了茶园生境

的柳蓝叶甲和蓝胸圆肩叶甲的肠道微生物的组成、群落结构以及功能特征，为茶园鞘翅目叶甲类害虫的生

物防治提供了参考依据。 

关键词  柳蓝叶甲；蓝胸圆肩叶甲；鞘翅目；茶园；细菌；真菌 

Diversity of the gut microbiota of two leaf beetle  
species from tea plantations 

XU Shi-Yan** 

(School of Life Sciences, Guizhou Normal University, Guiyang 550025, China) 

Abstract  [Aim]  To characterize the composition and potential functions of the gut microbiota of two major leaf beetle 

pests, Plagiodera versicolora and Humba cyanicollis, in tea plantation ecosystems. [Methods]  Microbial amplicon 

sequencing was used to analyze gut microbiota community structure and predict the functions of the gut bacteria and fungi of 

both species. [Results]  The gut bacterial communities of both species were dominated by Proteobacteria and Firmicutes at 

the phylum level, with key genera including Enterobacter, endosymbionts, Spiroplasma, and Lactococcus. The fungal 

communities were primarily composed of Ascomycota and Basidiomycota, dominated by Cladosporium, Fusarium, 

Penicillium, Aspergillus, and Didymella. Although the relative abundance of major microbial taxa differed between beetle 

species, there were no significant differences in alpha diversity. Although the bacterial community structure (beta-diversity) 

was significantly different between species (P=0.001), fungal community structure was not. A core microbiota, consisting of 

shared bacterial and fungal taxa, formed the majority of the gut microbial community in both species. Furthermore, functional 

prediction indicated minimal differences in the metabolic potential of both bacteria and fungi between the two species. 

[Conclusion]  These findings describe the structure and potential functions of the gut microbiota of P. versicolora and H. 

cyanicollis, providing a valuable foundation for developing targeted biological control strategies for these coleopteran tea 

pests.  
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贵州省是我国的重要茶产地，茶园分布区域

广，面积突破 466 700 hm2，综合产值突破 900

亿元，47 个茶叶主产县中有 26 个将茶产业作为

首位产业。但是，茶树害虫严重影响了茶产业发

展，茶叶的优质和高产一直受到茶园害虫的威

胁。贵州茶园害虫的优势种群中鞘翅目有 53 种，

其中叶甲（Leaf beetles）在全省茶园均有分布（戴

轩，2010；郭启琼，2011；王志等，2013；李贤

碧等，2014；朱常华和陈冬松，2014；莫畏等，

2023）。同时不少调查研究表明有多种叶甲危害

茶园（莫璐瑕等，2014；王让剑等，2018；林武

等，2021）。 

长期以来，对叶甲的研究主要集中于新种描

述鉴定、生活史及发生规律、防治、寄主食性选

择等方面（葛斯琴等，2012；匡富萍等，2023；

陈彦等，2024；付楠霞等，2025；宋傲然等，2025；

章玉苹等，2025）。近年来，随着昆虫肠道微生

物研究的普遍和深入，发现昆虫肠道微生物在为

宿主提供营养、增强免疫、抵御病害、解毒以及

增强农药抗性等方面发挥着重要作用（Engel and 

Moran，2013；Douglas, 2015，2018；Douglas et al.，

2018）。目前，叶甲科昆虫肠道微生物的研究在

部分类群中已取得一定进展，主要是在肠道微生

物的细菌类群组成和部分肠道细菌的功能方面。

叶甲的肠道细菌类群组成因物种和生命阶段的

不同而存在差异，在物种层面，差异主要与食性

和生态位相关：以叶片为食的叶甲如核桃叶甲

Gastrolina depressa 其肠道菌群以变形菌门

Proteobacteria ， 特 别 是 γ- 变 形 菌 纲

Gammaproteobacteria 为主导，富含欧文氏菌属

Erwinia、假单胞菌属 Pseudomonas、罗森贝格氏

菌属 Rosenbergiella 等常见于植物表面的类群；

而潜叶为害的种类如柑橘潜叶甲 Podagricomela 

nigricollis 则菌群多样性较低，且可能特异地富

集沙雷氏菌属 Serratia 等适应封闭叶肉环境的类

群；在生命阶段层面，幼虫期通常比成虫期拥有

更高的菌群多样性，且类群构成发生动态演替，

如在核桃叶甲中，幼虫期厚壁菌门 Firmicutes 相

对丰度更高，如乳球菌属 Lactococcus（章雨露

等，2021；牛营超等，2022；胡连清等，2023；

Ma et al.，2023）。同时，广食性叶甲的肠道微生

物群落比专食性叶甲的更为多样化（Brunetti   

et al.，2022）。这些肠道细菌的功能多样，如椰

心 叶 甲 Brontispa longissimi 的 芽 孢 杆 菌 属

Bacillus 细菌具有降解纤维素和木聚糖的能力，

而带化红球菌 Rhodococcus fascians 具有降解木

聚糖的能力（章雨露等，2021）；黑角负泥虫

Oulema melanopus 的菠萝泛菌 Pantoea ananatis 

可引起小麦病害（Wielkopolan et al.，2021）。另

外，萤叶甲的肠道细菌存在世代之间的垂直转移

现象以及与宿主之间可能存在协同进化（An   

et al.，2023，2025）。尽管现有研究已初步揭示

部分叶甲肠道细菌的多样性和功能，但作为昆虫

微生物组的另一关键组成部分，肠道真菌在营养

代谢、免疫调节及与细菌互作方面发挥着不可替

代的作用（Engel and Moran，2013；Douglas，

2015）。例如，取食朽木的中国大锹 Dorcus hopei，

真菌是核心食源并显著塑造了其肠道菌群结构

（Wang et al.，2025）；蛀干害虫克里角梢小蠹

Trypophloeus klimeschi 中，其肠道真菌群落展现

出与生活史密切相关的动态变化和功能活性

（Gao et al.，2018）。因此有必要补充关于叶甲

肠道真菌的相关研究。 

柳蓝叶甲 Plagiodera versicolora 和蓝胸圆肩

叶甲 Humba cyanicolli 是隶属于鞘翅目 Coleoptera

叶甲科 Chrysomelidae 的昆虫，为咀嚼式口器，

植食性种类，幼、成虫取食危害叶片成缺刻或孔

洞, 是农林果蔬作物重要的害虫。作者在茶园病

虫害调查中发现多数茶园有这两种叶甲群集分

布，而茶园生境中的这两种叶甲的肠道微生物尚

未有研究。因此，本研究利用 16S rRNA 和 ITS

基因扩增子测序，分析茶园柳蓝叶甲和蓝胸圆肩

叶甲的肠道微生物群落多样性及功能，旨在明确

茶园生境中这两种叶甲的肠道细菌和真菌群落

的组成和功能特征，以期为茶园鞘翅目叶甲类害

虫的防治提供参考信息。 

1  材料与方法 

1.1  样本采集地 

柳蓝叶甲（PV）和蓝胸圆肩叶甲（HC）成

虫均采自贵州省贵阳市花溪区久安茶园（该点位
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于 26.524 979 6°N，106.613 972 4°E，海拔高度

1 347.63 m），采集日期为 2025 年 6 月 21 日，茶

叶品种为石阡苔茶。 

1.2  样本处理 

对两种昆虫成虫样本进行 48 h 的饥饿处理，

以清除与食物相关的短暂微生物从而使肠道内

容物标准化。之后，各样本先用 75%的酒精浸泡

1 min，无菌水清洗 3 次，再用 1%次氯酸钠溶液

浸泡 3 min，无菌水清洗 3 次。随后，在超净台

中解剖并小心取出成虫的完整肠道，转入灭菌的

1.5 mL 离心管中。两种昆虫各 3 个重复，每个重

复包含 10 只昆虫肠道内容物。所有样本均立即

在液氮中快速冷冻后储存在﹣80 ℃冰箱待用。 

1.3  DNA 提取、扩增和生信分析 

各样本采用冷冻研磨仪均质处理后提取总

DNA 进行 PCR 扩增。细菌 16S rRNA 基因 V3-V4

区使用引物 338F（5′-ACTCCTACGGGAGGCA 

GCA-3′）和 806R（5′-GGACTACHVGGGTWTC 

TAAT-3′）；真菌 ITS1 区使用引物 ITS1（5′- 

CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′）和 ITS2

（5′- GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3′）。PCR 产

物进行纯化和质量评估后，在生物标记科技有限

公司使用 Illumina novaseq 6000 平台（Illumina, 

Santiago CA, USA）进行高通量扩增子测序。测

序得到 Raw reads 进行质量过滤，识别和去除引

物序列，得到 Clean reads。之后进行双端序列拼

接并去除嵌合体序列，去噪，获得 Amplicon 

Sequence Variants（ASVs）。 

16S rRNA 基因 V3-V4 区域深度测序，6 个

样本共产生 402 439 个原始读数，获得 352 465

条有效数据读数，形成 542 个扩增特征序列

（ASV）。ITS1 区域深度测序，6 个样本共产生

421 966 个原始读数，获得 334 421 条有效数据

读数，形成 1 474 个扩增特征序列。以 SILVA

（Release 138）和 UNITE（Release 8.0）为参考

数据库，分别对细菌和真菌 ASVs 进行分类和注

释，置信度（Confidence）阈值为 70%。此外，

使用 PICRUSt 数据库（Donovan et al.，2014）

预测细菌功能，使用 Funguild 数据库（Nguyen 

et al.，2016）预测真菌功能。 

1.4  数据分析 

利用 R 4.3.2 中的 ggpubr 包和 vegan 包对肠

道微生物数据进行非参数 Wilcoxon 秩和检验、

主坐标分析（PCoA）等；利用 SPSS 26.0 对肠

道微生物数据进行正态性检验及差异分析；利用

Graphpad Prism 9.0 对肠道微生物组成和功能概

况及其多样性进行制图。 

2  结果与分析 

2.1  两种叶甲的肠道微生物组成与多样性 

两种昆虫的肠道细菌隶属于 2 界 19 门 32 纲

74 目 128 科 210 属，其中柳蓝叶甲包括 2 界 6

门 9 纲 28 目 44 科 57 属，蓝胸圆肩叶甲包括 2

界 19 门 32 纲 71 目 117 科 187 属。在门水平上，

两 种 叶 甲 的 肠 道 细 菌 主 要 由 变 形 菌 门

Proteobacteria 厚壁菌门 Firmicutes 和拟杆菌门

Bacteroidotal 组成。柳蓝叶甲的绝对优势菌是变

形菌门，相对丰度达到 98.89%，其次为厚壁菌

门（0.96%）和拟杆菌门（0.10%）；蓝胸圆肩叶

甲的优势菌依次为厚壁菌门（69.59%）、变形菌

门（26.55%）、拟杆菌门（2.39%）和放线菌门

Actinobacteriota（1.05%）（图 1：A）。在属水平

上，两种叶甲的肠道细菌主要由肠杆菌属

Enterobacter、内共生体 Endosymbionts、螺原体

属 Spiroplasma、乳球菌属 Lactococcus 和克吕沃

尔氏菌属 Kluyvera 等组成，但两个种的优势属

又各有不同。柳蓝叶甲的主要优势菌为内共生体

（68.11%）和肠杆菌属（23.55%），之后为克吕

沃尔氏菌属（5.25%）和乳球菌属（0.59%）；而

蓝胸圆肩叶甲的主要优势菌属是螺原体属

（47.81%）、肠杆菌属（23.79%）、乳球菌属

（ 19.43% ） 以 及 黄 杆 菌 属 Flavobacterium

（0.87%）（图 1：B）。 

两种昆虫的肠道真菌隶属于 1 界 11 门 30 纲

74 目 147 科 235 属，其中柳蓝叶甲包括 9 门 22

纲 51 目 97 科 129 属，蓝胸圆肩叶甲包括 10 门 
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图 1  细菌在门水平（A）和属水平（B）的相对丰度 

Fig. 1  Relative abundance of bacteria at phylum level (A) and genus level (B) 

PV：柳蓝叶甲 Plagiodera versicolora; HC: 蓝胸圆肩叶甲 Humba cyanicollis. 下图同。The same below. 

 

28 纲 64 目 116 科 174 属。在门水平上，两种叶

甲的肠道真菌主要由子囊菌门 Ascomycota、担

子菌门 Basidiomycota、未分类真菌 Unclassified 

fungi 和被孢霉门 Mortierellomycota 组成。柳蓝

叶甲的优势菌为子囊菌门（76.45%）、担子菌门

（13.00%）、未分类真菌（4.01%）、被孢霉门

（3.79%）和球囊菌门 Glomeromycota（1.36%）；

蓝 胸 圆 肩 叶 甲 的 主 要 优 势 菌 为 子 囊 菌 门

（75.56%）、担子菌门（16.90%）、未分类真菌

（3.93%）和被孢霉门（1.43%）（图 2：A）。在

属水平上，两种叶甲的肠道真菌主要由枝孢霉属

Cladosporium、镰刀菌属 Fusarium、青霉属

Penicillium、曲霉属 Aspergillus、亚隔孢壳属

Didymella、篮状菌属 Talaromyces、被孢霉属

Mortierella 等组成，但两个种的优势属各有不

同。柳蓝叶甲的主要优势菌为青霉属（9.38%）、

曲霉属（8.84%）、枝孢霉属（7.33%）、镰刀菌属

（6.47%）、篮状菌属（4.45%）、未分类真菌

（4.01%）、被孢霉属（3.79%）和亚隔孢壳属

（3.45%）；蓝胸圆肩叶甲的主要优势菌为枝孢霉

属（12.02%）、镰刀菌属（9.57%）、亚隔孢壳属

（ 5.34% ）、未分类真菌（ 3.93% ）、青霉属

（3.51%）、木霉属 Trichoderma（3.11%）和维希

尼克氏属 Vishniacozyma（2.38%）（图 2：B）。 

基于 Operational taxonomic unit（OTU）数

据利用非参数 Wilcoxon 秩和检验分析两种叶甲

的肠道微生物多样性，细菌和真菌的 Simpson 指

数和 Shannon 指数均无显著差异（P > 0.05），表

明这两种叶甲的肠道细菌（图 3：A，B）和真菌

多样性无差异（图 3: C，D）。基于 Binary-jaccard

的主坐标分析（PCoA）和 NMDS 分析，柳蓝叶

甲和蓝胸圆肩叶甲的细菌群落明显分离，且

PCoA 分析的 R2 = 0.234，P = 0.001，NMDS 分

析的 Stress = 0.003 7，表明两种叶甲的细菌群落

结构存在显著差异（图 4：A，B）；两种叶甲的

真菌群落高度重叠，表明这两种叶甲的真菌群落

结构无明显差异（图 4：C，D）。 

2.2  两种叶甲的共有肠道微生物 

两种叶甲共有的肠道细菌有 34 属。这 34 个

共有属在柳蓝叶甲肠道细菌的全部属中占比为

59.65%，但其相对丰度占到该种肠道细菌总丰度

的 98.83%；在蓝胸圆肩叶甲肠道细菌的全部属

中占比为 18.18%，但其相对丰度占到该种肠道

细菌总丰度的 94.25%（图 5：A）。同时，柳蓝

叶甲肠道细菌所包含的属远低于蓝胸圆肩叶甲。

相对丰度前 10 的共有属中，柳蓝叶甲的高丰度

属为内共生体、肠杆菌属和克吕沃尔氏菌属，而 
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图 2  真菌在门水平（A）和属水平（B）的相对丰度 

Fig. 2  Relative abundance of fungi at phylum level (A) and genus level (B) 
 

 
 

图 3  细菌和真菌的 α 多样性分析 

Fig. 3  α-diversity analysis of bacterial and fungal communities 

A．细菌辛普森指数；B. 细菌香农指数；C. 真菌辛普森指数；D. 真菌香农指数。 

采用 Wilcoxon 秩和检验比较组间差异。 

A. Bacterial simpson index; B. Bacterial shannon index; C. Fungal simpson index; D. Fungal shannon index.  
Differences between groups were compared using the Wilcoxon rank-sum test. 
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图 4  细菌和真菌 β 多样性分析 

Fig. 4  β-diversity analysis of bacteria and fungi based on binary Jaccard distance 

A. 细菌 PCoA 分析；B. 细菌 NMDS 分析；C. 真菌 PCoA 分析；D. 真菌 NMDS 分析。 

基于二元数据的方法。 

A. Bacterial PCoA; B. Bacterial NMDS; C. Fungal PCoA; D. Fungal NMDS. 
Base on binary_jaccard. 

 

蓝胸圆肩叶甲的高丰度属则为螺原体属、肠杆菌

属和乳球菌属（图 5：B）。两种叶甲肠道细菌的

各特有属丰度占比均极低。两种叶甲共有的肠道

真菌有 78 属。这 78 个共有属在柳蓝叶甲肠道真

菌的全部属中占比为 51.66%，但其相对丰度占

到该种肠道真菌总丰度的 78.80%；在蓝胸圆肩

叶甲肠道真菌的全部属中占比为 39.59%，但其

相对丰度占到该种肠道真菌总丰度的 66.13%

（图 5：C）。同时，柳蓝叶甲肠道真菌所包含的

属同样低于蓝胸圆肩叶甲。相对丰度前 10 的共

有属中，柳蓝叶甲的高丰度属为青霉属、曲霉属、

枝孢霉属、镰刀菌属，篮状菌属、被孢霉属和亚

隔孢壳属，而蓝胸圆肩叶甲的高丰度属则为枝孢

霉属、镰刀菌属、亚隔孢壳属和青霉属（图 5：

D）。两种叶甲肠道真菌的特有属均存在少数较

高丰度类群，柳蓝叶甲的有平脐蠕孢属 Bipolaris

（1.38%），蓝胸圆肩叶甲的有木霉属（3.11%）、

近暗球腔菌属 Paraphaeosphaeria（3.03%）、棘

壳孢菌属 Setophoma（2.01%）、寡囊盘菌属

Thelebolus（1.91%）、担孢酵母属 Erythrobasidium

（1.39%）、横断孢属 Strelitziana（1.07%）、长西

氏酵母属 Naganish ia（1.06%）、帚枝霉属 
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图 5  细菌和真菌共有微生物 

Fig. 5  Analysis of shared genera between bacteria and fungi 

A. 细菌共有属；B. 细菌共有属前 10 相对丰度；C. 真菌共有属；D. 真菌共有属前 10 相对丰度。 

A. Bacterial shared genera; B. Top 10 bacterial genera relative abundance; C. Fungal shared genera;  
D. Top 10 fungal genera relative abundance. 

 

Sarocladium（1.02%）、异柱隔孢属 Xenoramularia

（ 0.97%）和指状丛赤壳菌属 Dactylonectria

（0.92%）。 

2.3  两种叶甲肠道微生物功能分析 

利用 PICRUSt 2 基于 KEGG 功能数据库预

测两种叶甲的肠道细菌功能。肠道细菌在Level 1

层级的 6 个功能类型中，柳蓝叶甲和蓝胸圆肩叶

甲的代谢（Metabolism）相对丰度最高，分别为

77.51%和 78.39%；其次是遗传信息处理（Genetic 

information processing），分别为 8.86%和 8.01%；

再次为环境信息处理（Environmental information 

processing），分别为 7.60%和 6.43%；其余的细

胞过程（Cellular processes）分别为 3.39%和

2.33%，人类疾病（Human diseases）分别为 2.50%

和 2.49%，有机体系统（Organismal systems）分

别为 1.30%和 1.19%（图 6：A）。Level 2 层级共

预测到 32 个功能，图 6（B）为丰度前 10 功能

分析。柳蓝叶甲和蓝胸圆肩叶甲的主要功能为全

局和总览图（Global and overview maps），相对

丰度分别为 43.03%和 42.14%；其次为碳水化合

物代谢（Carbohydrate metabolism），相对丰度分

别为 8.41%和 10.98%；再次为氨基酸代谢

（Amino acid metabolism），分别为 6.34%和

6.32%；其余的分别为跨膜转运（Membrane 

transport）（4.30%和 5.21%）、核酸代谢（Nucleotide  
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图 6  细菌基于 PICRUSt2 功能预测分析 

Fig. 6  Functional prediction of bacteria by PICRUSt2 

A. 第一层级；B. 第二层级；C. 第三层级。 

A. Level 1; B. Level 2; C. Level 3. 
 

metabolism）（4.00%和 4.00%）、能量代谢（Energy 

metabolism）（3.70%和 3.76%）、辅助因子和维生

素代谢（Metabolism of cofactors and vitamins）

（4.72%和 3.45%）等。Level 3 层级共预测到 112

个功能，图 6（C）为丰度前 10 功能分析。柳蓝

叶甲和蓝胸圆肩叶甲的主要功能为代谢通路

（Metabolic pathways），相对丰度分别为 16.86%

和 16.18%；其次是次级代谢产物生物合成

（Biosynthesis of secondary metabolites），相对丰

度分别为 8.21%和 7.71%；之后为抗生素生物合

成（Biosynthesis of antibiotics）（5.68%和 5.62%）、

不同环境中微生物代谢（Microbial metabolism in 

diverse environments）（4.08%和 4.25%）、氨基酸

生物合成（Biosynthesis of amino acids）（3.97%

和 4.16 %）等。 

通过 FUNGuild 预测到两种叶甲的肠道真菌

功能分为 3 种营养类型和 17 个功能类型。3 种

营 养 类 型 中 ， 丰 度 最 高 的 是 腐 生 营 养 型

（Saprotroph），柳蓝叶甲和蓝胸圆肩叶甲分别为

5 2 . 0 0 % 和 5 6 . 4 7 % ；其次是病原营养型

（Pathotroph），柳蓝叶甲和蓝胸圆肩叶甲分别为

32.04%和 31.90%；共生营养型（Symbiotroph）

的丰度最低，柳蓝叶甲和蓝胸圆肩叶甲分别为

15.95%和 11.63%（图 7：A）。柳蓝叶甲和蓝胸

圆肩叶甲的主要功能类型有未定义的腐生生物

型（Undefined saprotroph）（38.65%和 41.34%）、

植物病原型（Plan t  pa thogen）（22 .60%和

18.85%）、动物病原型（Animal pathogen）（14.40%

和 10.66%）、外生菌根型（Ectomycorrhizal）

（6.44%和 2.20%）、真菌寄生菌型（Fungal  
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图 7  真菌基于 FUNGuild 功能预测分析 

Fig. 7  Functional prediction of fungi by FUNGuild 

A. 营养方式；B. 功能类群。A. Trophic modes; B. Functional guilds. 

 

parasite）（1.91%和 5.93%）、木腐型（Wood 

saprotroph）（4.77%和 2.75%）、植物腐生型（Plant 

saprotroph ）（ 2.13% 和 3.84% ）、 内 生 菌 型

（Endophyte）（1.58%和 3.42%）等（图 7：B）。 

3  讨论 

本研究中同一茶园生境的柳蓝叶甲和蓝胸

圆肩叶甲肠道细菌的组成，在门水平上主要由变

形菌门、厚壁菌门和拟杆菌门组成，在属水平上

主要由肠杆菌属、内共生体、螺原体属、乳球菌

属等组成，这与已研究过的部分叶甲如椰心叶

甲、柑橘潜叶甲、核桃叶甲、萤叶甲等肠道细菌

的组成相似（章雨露等，2021；牛营超等，2022；

Ma et al.，2023；王毛等， 2024；An et al.，2023，

2025），区别之处在于这些细菌类群的相对丰度

在不同叶甲中各不相同，应该是主要因物种和生

境等条件的不同而导致的差异。本研究中相同茶

园生境下柳蓝叶甲和蓝胸圆肩叶甲这两种叶甲

肠道细菌的主要类群的丰度存在显著差异，同时

PCoA 和 NMDS 分析结果也表明两种叶甲的细

菌群落结构差异显著，这说明肠道细菌的组成与

物种密切相关。但是，α 多样性分析表明这两种

叶甲的肠道细菌多样性无显著差异，推测其原因

可能为相同生境条件下它们的食源基本相同所 

致。有研究表明食物是塑造部分鞘翅目昆虫肠道

细菌多样性的关键因素（Wang et al.，2025），

因此这两种叶甲在同一生境下食源基本相同的

影响下，其肠道细菌多样性趋于一致。值得注意

的是，两种叶甲肠道细菌优势属肠杆菌属和乳球

菌属，这两个属在已研究的其他叶甲昆虫中也是

主要的肠道细菌优势属，如鞘翅目柑橘潜叶甲幼

虫（Niu et al.，2022）、蓼蓝齿胫叶甲 Gastrophysa 

atrocyanea（王毛等，2024）以及绿樟肖叶甲 

Chalcolema cribrata（Hu et al.，2023），甚至在

鳞翅目植食性昆虫（如小菜蛾）中也扮演着关键

角色（Xia et al.，2017），推测可能与它们在肠

道中的功能密切相关，有研究报道这两个属在昆

虫肠道中参与碳水化合物代谢和植物初级代谢

物降解（Kim et al.，2017；Xia et al.，2017；Mason 

et al.，2019；Wei et al.，2025），也可能反映了

植食性昆虫在利用微生物协助消化植物性食物

上存在趋同进化。然而，这两种核心微生物在不

同叶甲物种间的具体谱系与相对丰度存在显著

差异，暗示其功能可能存在物种特异性分化。从

进化视角看，寄主系统发育被证明是塑造叶甲肠

道菌群结构的关键力量（An et al.，2023），本研

究中这两属的保守性存在，或可支持它们在叶甲

进化历史中形成了稳定而基础的功能性共生关
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系。两种叶甲肠道真菌的组成，在门水平上主要

由子囊菌门、担子菌门和被孢霉门组成，在属水

平上主要由枝孢霉属、镰刀菌属、青霉属、曲霉

属、亚隔孢壳属等组成，在叶甲中尚未见有报道，

但与一些已研究的鞘翅目其他科甲虫的肠道真

菌组成相似，如克里角梢小蠹 Trypophloeus 

klimeschi、光肩星天牛 Anoplophora glabripennis

（Gao et al.，2018；Liu et al.，2025）。两种叶甲

的肠道真菌在组成和结构上高度相似，多样性分

析以及 PCoA 和 NMDS 分析都表明了这一点。

这说明两种叶甲肠道真菌的组成可能与物种的

相关性相对较低，推测与生境的关联度更大一

些。此外，从两种叶甲的共有肠道微生物来看，

肠道细菌和真菌的共有类群构成了肠道微生物

的主体部分，同时这些共有类群绝大多数又是高

相对丰度类群，这体现出这些共有肠道微生物对

两种叶甲具有重要作用。当然，共有肠道微生物

在两种叶甲中也有差异，主要表现在主要类群的

丰度上，且肠道细菌比肠道真菌的更加明显。 

本研究中两种茶园叶甲的保守的肠道核心

菌群，包括肠杆菌属、乳球菌属等细菌，以及枝

孢霉属、镰刀菌属等真菌。这些菌群可能帮助叶

甲适应植食性生活。根据昆虫-微生物共生理论，

这些关键微生物可以作为害虫防控的新靶点

（Mason et al.，2019）。已有研究从其他叶甲中

分离出具有特定代谢功能的肠杆菌属菌株

（Zhang et al.，2021；Hu et al.，2023），说明针

对这类细菌进行干预是可行的。本研究发现的部

分真菌类群，在其他甲虫中也与宿主有密切关联

（Gao et al.，2018；Liu et al.，2025），提示它们

也可能影响叶甲的生理。此外，昆虫取食的真菌

能够改变其肠道细菌组成（Wang et al.，2025），

这意味着通过影响“真菌-细菌”相互作用来调

控害虫是一条值得探索的新途径。 

在肠道微生物的功能上，两种叶甲的肠道细

菌功能在第 1 层级上主要为新陈代谢、遗传信息

处理和环境信息处理，第 2 层级上主要为碳水化

合物代谢和氨基酸代谢等，第 3 层级上主要为代

谢途径、次生代谢物的生物合成、抗生素的生物

合成等，这与核桃叶甲的肠道细菌功能研究结果

一致（Ma et al.，2023）。两种叶甲的肠道细菌在

3 个层级上的功能类型丰度都相差不大，其中相

差最大的功能类型是第 2 层级的碳水化合物代

谢，相差为 2.57%。两种叶甲的肠道真菌功能类

型主要为未定义的腐生生物型、植物病原型、动

物病原型、外生菌根型和真菌寄生型等。同样地，

两种叶甲的肠道真菌的功能类型丰度也都相差

不大，但相对肠道细菌的功能类型要明显一点，

其中相差最大的功能类型是外生菌根型，相差为

4.24%，这可能与肠道真菌功能类型较少有关。

结合肠道微生物组成和结构来看，虽然两种叶甲

的肠道微生物在组成和结构上有相对较为明显

的差别，但在功能上更趋于一致。 

本研究揭示了两种茶园叶甲害虫柳蓝叶甲

和蓝胸圆肩叶甲肠道微生物的组成和功能。两种

叶甲的肠道细菌主要由变形菌门和厚壁菌门组

成，肠杆菌属、内共生体、螺原体属、乳球菌属

和克吕沃尔氏菌属是主要优势属，但两个种的优

势属各有不同。两种叶甲的肠道细菌多样性无显

著差异，但它们的群落结构差异显著。两种叶甲

的肠道真菌主要由子囊菌门和担子菌门组成，枝

孢霉属、镰刀菌属、青霉属、曲霉属、亚隔孢壳

属、篮状菌属、被孢霉属是主要优势属，但两个

种的优势属也有差别。两种叶甲的肠道真菌组成

和结构高度相似，多样性和群落结构均无显著差

异。肠道细菌和真菌的共有类群构成了肠道微生

物的主体部分。同时，两种叶甲的肠道细菌和真

菌的功能类型相差不大。此外，本研究只研究了

一个采样地的两种叶甲，对茶园叶甲肠道微生物

的了解仍不够深入，通过扩展不同区域茶园的更

多样本进行研究，进一步明确茶园叶甲肠道微生

物的组成和功能特征并探索与宿主的相互作用，

将为茶园叶甲害虫的生物防治提供一定的参考

价值。 
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