
第 ４１ 卷第 １３ 期

２０２１ 年 ７ 月

生 态 学 报

ＡＣＴＡ ＥＣＯＬＯＧＩＣＡ ＳＩＮＩＣＡ
Ｖｏｌ．４１，Ｎｏ．１３
Ｊｕｌ．，２０２１

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

基金项目：国家自然科学基金资助项目（３１６７０１２５）； 福建省科技计划项目⁃引导性项目（２０２０Ｎ０００９）； 福建师范大学生命科学学院“溪源江学

者”扶持计划

收稿日期：２０２０⁃０６⁃２２； 　 　 网络出版日期：２０２１⁃０４⁃２７

∗通讯作者 Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ．Ｅ⁃ｍａｉｌ： ｇｕｏｈｏｎｇｗ＠ ｆｊｎｕ．ｅｄｕ．ｃｎ

ＤＯＩ： １０．５８４６ ／ ｓｔｘｂ２０２００６２２１６２１

王亚茹， 田宝玉， 张碧尧， 范競文， 戈峰， 王国红．饵料蛋白水平对德国小蠊肠道细菌群落的影响．生态学报，２０２１，４１（１３）：５４９５⁃５５０５．
Ｗａｎｇ Ｙ Ｒ， Ｔｉａｎ Ｂ Ｙ， Ｚｈａｎｇ Ｂ Ｙ， Ｆａｎ Ｊ Ｗ， Ｇｅ Ｆ， Ｗａｎｇ Ｇ Ｈ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｅｔａｒｙ ｐｒｏｔｅｉｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｎ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ Ｂｌａｔｔｅｌｌａ ｇｅｒｍａｎｉｃａ．
Ａｃｔａ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ，２０２１，４１（１３）：５４９５⁃５５０５．

饵料蛋白水平对德国小蠊肠道细菌群落的影响

王亚茹１， 田宝玉１， 张碧尧１， 范競文１， 戈　 峰２， 王国红１，∗

１ 福建师范大学生命科学学院，细胞逆境响应与代谢调控福建省高等学校重点实验室， 福州　 ３５０１０８

２ 中国科学院动物研究所，农业虫害鼠害综合治理研究国家重点实验室， 北京　 １００１０１

摘要：昆虫肠道微生物在宿主营养代谢、生长发育、免疫以及抵御病原菌等方面具有重要作用。 研究不同蛋白水平饵料饲养对

德国小蠊（Ｂｌａｔｔｅｌｌａ ｇｅｒｍａｎｉｃａ）雄成虫肠道细菌群落组成及其功能的作用，探究德国小蠊肠道细菌对宿主营养和健康的影响，以

期为发展生物防治的诱食性饵料提供理论支持。 分别取连续饲喂低蛋白（ＬＰ２ 组：５％）、高蛋白（ＨＰ３ 组：６５％）以及正常蛋白水

平饵料（ＣＤ１ 组：２５％）２１ ｄ 的德国小蠊雄成虫，饥饿 ２４ ｈ 后无菌条件下分离并提取肠道总基因组 ＤＮＡ，采用特异引物扩增细菌

１６Ｓ ｒＤＮＡ 的 Ｖ４ 可变区并进行高通量测序，分析德国小蠊肠道细菌群落组成及其功能特征。 结果表明德国小蠊肠道细菌主要

由拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、梭杆菌门（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ）和厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）等细菌群落组成。 饲喂

低蛋白饵料 ＬＰ２ 组的德国小蠊肠道细菌中拟杆菌属（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ）细菌丰度（４７．４４％）显著高于 ＨＰ３ 组（２３．９７％）和对照 ＣＤ１

（７．０４％）。 饲喂高蛋白饵料的 ＨＰ３ 组梭杆菌门丰度显著高于其他两组。 ＬＥｆＳｅ 物种差异分析也表明 ＨＰ３ 组德国小蠊肠道细菌

中梭杆菌属（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）细菌与低蛋白饵料 ＬＰ２ 组和对照 ＣＤ１ 组有显著差异。 基于 Ｔａｘ４Ｆｕｎ 功能预测显示，ＨＰ３ 高蛋白饵

料组的德国小蠊肠道细菌中与能量代谢功能相关基因的相对丰度极显著高于对照组 ＣＤ１ 组，外源性物质代谢与降解和其他氨

基酸代谢功能基因的相对丰度显著高于低蛋白 ＬＰ２ 组。 本研究结果表明饵料中蛋白质水平的差异能够显著改变德国小蠊肠

道中细菌群落结构组成，并影响其代谢功能。
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昆虫肠道中定殖着大量的微生物，在昆虫食物消化和营养代谢中发挥着重要的功能，是调控宿主生物学

性状和生态适应性的重要因素［１⁃２］。 大量的研究结果表明，昆虫肠道微生物数量和组成与宿主的食物密切相

关。 一方面，肠道微生物是宿主食物分解和消化的主要参与者，为宿主提供碳水化合物、维生素、氨基酸等营

养和能量；另一方面，食物的结构和化学组成又影响肠道微生物的群落结构和功能［２］。 采用桑叶饲养的家蚕

（Ｂｏｍｂｙｘ ｍｏｒｉ），其肠道微生物种群比较一致，而采用不同人工饲料饲养的家蚕的肠道优势菌群有差异；相比

于人工饲料，桑叶饲养的家蚕肠道微生物菌群更为丰富［３］。 取食人工饲料和不同植物的小菜蛾（Ｐｌｕｔｅｌｌａ
ｘｙｌｏｓｔｅｌｌａ）肠道细菌群落存在显著差异，小菜蛾肠道菌群在群落结构和代谢功能两方面均能协助宿主昆虫适

应不同的食物［４］。 因此，食物是决定昆虫肠道微生物种类和组成的重要因素之一［４⁃６］。
蟑螂是杂食性昆虫，不同种类的蟑螂食性有一定的差异，食物的成分和含量对蟑螂的引诱、肠道菌群、营

养和代谢产生影响［２，５，７⁃８］。 在发展蟑螂饵剂的研究中发现：饵料的营养组分是影响蟑螂取食量的重要因素，
蟑螂优先选择蛋白含量较高的饵剂［９］。 本文前期研究也表明：饵料的蛋白含量影响德国小蠊雄成虫氮素营

养利用效率。 取食含 ２５％—４５％蛋白的饵料时，有利于雄成虫氮素营养利用；而高蛋白含量（６５％）饵料增加

德国小蠊代谢负担，不利于对食物的利用［７］。 饵料蛋白水平过高也导致德国小蠊肠道菌群多样性、交配成功

率和繁殖能力的下降［６， ８］。 Ｙｕｎ 等发现野生德国小蠊与实验室喂养的德国小蠊相比，其肠道细菌具有更丰富

的多样性，原因可能在于野生蟑螂食物高度多样化，多样化的食物能够提供蟑螂肠道细菌代谢所需的不同底

物［１０］。 众所周知，蛋白质和氨基酸是昆虫食物的主要氮素营养，是影响宿主肠道微生物的主要因素［１１⁃１２］。 利

用人工饲料饲养美洲大蠊（Ｐｅｒｉｐｌａｎｅｔａ ａｍｅｒｉｃａｎａ）有利于拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）和厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）细
菌的生长；不同饲料组成可以调节肠道细菌的群落组成和物种多样性；美洲大蠊取食高纤维食料时，厚壁菌门

细菌数量显著增加；而取食高蛋白食料时，则促进其他细菌种群数量的增加［１３⁃１４］。 利用不同蛋白含量的饵料

喂养德国小蠊（Ｂｌａｔｔｅｌｌａ ｇｅｒｍａｎｉｃａ）的雌虫，Ｐéｒｅｚ－Ｃｏｂａｓ 等发现菌群组成与特定的食物有关，肠道菌群在蟑螂

氮源营养代谢中发挥重要的作用［６］。 已有研究发现：昆虫不同虫态和性别间肠道菌群有差异［１５⁃１６］。 如海灰

翅夜蛾（Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｌｉｔｔｏｒａｌｉｓ）雌性成虫肠道以肠球菌属（Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ）、克雷伯氏杆菌属（Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａ）和泛菌属

（Ｐａｎｔｏｅａ）为主；雄性成虫则不同，其肠道菌群几乎全部由克雷伯氏杆菌属构成［１５］。 但是，蟑螂食性复杂，导
致其肠道菌群的可塑性强，食物对蟑螂肠道菌群的调控能力和机制还不清楚［１７］。 不同蛋白水平饵料的影响

在德国小蠊雄、雌虫之间是否有差异，以及影响的主要菌群及其代谢功能，目前并不清楚。
昆虫的肠道环境特殊，微生物种群复杂，其中含有大量的目前难以培养的微生物。 因此，传统的体外纯培

养技术严重低估了肠道微生物的多样性［１８］。 基于此，目前有关昆虫肠道微生物的研究，大都采用基于高通量
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测序的技术手段，可以更详尽深入地分析肠道微生物的种类、群落组成及变化［１⁃２］。 本研究采用高通量测序

技术分析德国小蠊肠道细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 Ｖ４ 区，鉴定德国小蠊雄成虫肠道菌群的多样性，评估不同蛋白

质水平饵料对德国小蠊雄成虫肠道细菌群落结构和功能的影响，进一步探讨德国小蠊雄成虫肠道菌群功能，
为蟑螂的诱捕和生物防治提供新思路。

１　 材料与方法

１．１　 试虫饲养

德国小蠊由广东省疾病预防控制中心赠送。 蟑螂的饲养参照张碧尧等［７］和 Ｗａｎｇ 等［１９］的方法进行。
１．２　 饵料配置

蟑螂饵料的配制在 Ｈａｍｉｌｔｏｎ 等［２０］和张碧尧等［７］方法的基础上加以修改。 可消化的碳水化合物为糊精，
将除含蛋白质成分外的所有干燥成分与 ２００ ｍＬ 蒸馏水混合加热直至沸腾。 待冷却至 ５０℃后加入酪蛋白和

酵母（防止蛋白质变性），同时连续搅拌以防止凝结。 将饵料倒入培养皿中，室温冷却数小时，在 ５０℃下将饵

料干燥一周，储存在干燥器中。 最终制成蛋白质含量分别为 ５％和 ６５％的人工饵料。 蟑螂种群繁殖饵料为鼠

粮（粗蛋白含量为 ２５％），购自江苏省协同医药生物工程有限责任公司。
１．３　 德国小蠊雄成虫饲养

将刚羽化的德国小蠊雄成虫单独饲养试验盒中（直径 ５０ ｍｍ，高 ２５０ ｍｍ）使用鼠粮 ２５％蛋白（ＣＤ１）、５％
蛋白（ＬＰ２）、６５％蛋白（ＨＰ３）等不同的饵料连续饲喂 ２１ ｄ 后，饥饿 ２４ ｈ 以去除非常驻细菌［１１， ２１］。 每个处理

重复 ３ 次。
１．４　 德国小蠊肠道基因组 ＤＮＡ 的提取及检测

取饥饿雄虫用 ７５％的酒精对虫体表面消毒 ３ 次，每个重复 ３ 次，每次 ３ ｍｉｎ，再用无菌生理盐水清洗 ５ 遍。
在无菌生理盐水中解剖虫体，仔细分离出肠道，置于一个已灭菌的 １．５ ｍｌ 的离心管中，保存于－８０℃冰箱中待

用。 采用 ＣＴＡＢ 方法提取样本的基因组 ＤＮＡ，利用琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的大小和完整度，并保存于

－８０℃冰箱中用于下一步高通量测序［６］。
１．５　 德国小蠊肠道细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ４ 区的高通量测序

以提取的德国小蠊肠道基因组总 ＤＮＡ 为模板，选择融合测序引物和 ｂａｒｃｏｄｅ 序列的细菌通用引物

（５１５Ｆ：５′⁃ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ⁃３′；８０６Ｒ： ５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣ ＴＡＡＴ⁃３′）扩增细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ４
可变区。 利用 Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ 公司的 Ｐｈｕｓｉｏｎ Ｈｉｇｈ⁃Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ｗｉｔｈ ＧＣ Ｂｕｆｆｅｒ 和高效高保

真酶进行 ＰＣＲ，确保扩增效率和准确性。 ＰＣＲ 反应体系（３０ μＬ）：Ｐｈｕｓｉｏｎ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ（２ ｘ） １５ μＬ，正向引物

１．５ μＬ，反向引物 １．５ μＬ，基因组 ＤＮＡ（１ ｎｇ ／ μＬ）１０ μＬ，Ｈ２Ｏ ２ μＬ。 反应程序：９８℃预变性 １ ｍｉｎ；３０ 个循环包

括（９８℃，１０ ｓｅｃ；５０℃，３０ ｓｅｃ；７２℃，３０ ｓｅｃ）；７２℃，５ ｍｉｎ。 根据浓度将不同样品 ＰＣＲ 扩增产物进行等摩尔浓

度混样，充分混匀后使用 １ｘＴＡＥ 浓度 ２％的琼脂糖胶电泳纯化 ＰＣＲ 产物，选择主带大小在 ４００—４５０ ｂｐ 之间

的序列，割胶回收目标条带。 使用 Ｔｈｅｒｍｏｆｉｓｈｅｒ 公司的 ｌｏｎ Ｐｌｕｓ Ｆｒａｇｍｅｎｔ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｋｉｔ ４８ ｒｘｎｓ 建库试剂盒进行文

库的构建，构建好的文库经过 Ｑｕｂｉｔ 定量和文库检测合格后，使用 Ｔｈｅｒｍｏｆｉｓｈｅｒ 的 ｌｏｎ Ｓ５ＴＭＸＬ 进行上机测序。
１．６　 生物信息学分析

１．６．１　 测序数据分析

使用 Ｃｕｔａｄａｐｔ（Ｖ１．９．１） ［２２］先对 ｒｅａｄｓ 进行低质量部分剪切，再根据 Ｂａｒｃｏｄｅ 从得到的 ｒｅａｄｓ 中拆分出各样

品数据，截去 Ｂａｒｃｏｄｅ 和引物序列，初步质控得到原始数据（Ｒａｗ ｒｅａｄｓ） 经过以上处理后得到的 Ｒｅａｄｓ 需要进

行去除嵌合体序列的处理，Ｒｅａｄｓ 序列通过 ｖｓｅａｒｃｈ（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｇｉｔｈｕｂ．ｃｏｍ ／ ｔｏｒｏｇｎｅｓ ／ ｖｓｅａｒｃｈ ／ ）与物种注释数据库

进行比对检测嵌合体序列，并最终去除其中的嵌合体序列，得到最终的有效数据（Ｃｌｅａｎ Ｒｅａｄｓ）。
１．６．２　 ＯＴＵ 聚类和物种注释

利用 Ｕｐａｒｓｅ 软件（ｖ７．０．１００１） ［２３］对所有样品的全部 Ｃｌｅａｎ Ｒｅａｄｓ 进行聚类，默认以 ９７％的一致性将序列

７９４５　 １３ 期 　 　 　 王亚茹　 等：饵料蛋白水平对德国小蠊肠道细菌群落的影响 　
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聚类成为 ＯＴＵｓ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ），同时选取 ＯＴＵｓ 的代表性序列，依据其算法原则，筛选 ＯＴＵｓ 中

出现频数最高的序列作为 ＯＴＵｓ 的代表序列。 对 ＯＴＵｓ 序列进行物种注释，用 Ｍｏｔｈｕｒ 方法［２４］ 与 ＳＩＬＶＡ１３２ 的

ＳＳＵ ｒＲＮＡ 数据库［２５］进行物种注释分析（设定阈值为 ０．８—１），获得分类学信息并分别在各个分类水平：
ｋｉｎｇｄｏｍ（界），ｐｈｙｌｕｍ（门），ｃｌａｓｓ（纲），ｏｒｄｅｒ（目），ｆａｍｉｌｙ（科），ｇｅｎｕｓ（属），ｓｐｅｃｉｅｓ（种）统计各样本的群落组成。
使用 ＭＵＳＣＬＥ（Ｖｅｒｓｉｏｎ ３．８．３１）软件［２３］进行快速多序列比对，得到所有 ＯＴＵｓ 序列的系统发生关系。 最后对各

样品的数据进行均一化处理，以样品中数据量最少的为标准进行均一化处理，后续的 Ａｌｐｈａ 多样性分析和

Ｂｅｔａ 多样性分析都是基于均一化处理后的数据。
１．６．３　 德国小蠊肠道细菌多样性分析

基于得到的 ＯＴＵ 表，使用 ＶｅｎｎＤｉａｇｒａｍ 包绘制 Ｖｅｎｎ 图揭示样品间共有的 ＯＴＵｓ。 使用 Ｑｉｉｍｅ 软件包

（Ｖｅｒｓｉｏｎ １．９．１）计算各个样品的 Ａｌｐｈａ 多样性并绘制 ＯＴＵ 稀释曲线。 Ａｌｐｈａ 多样性用来衡量样品内的物种多

样性和丰度差异，主要通过 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ⁃ＯＴＵｓ，Ｃｈａｏ１，Ｓｈａｎｎｏｎ，Ｓｉｍｐｓｏｎ，ＡＣＥ，Ｇｏｏｄｓ⁃ｃｏｖｅｒａｇｅ，ＰＤ⁃ｗｈｏｌｅ⁃ｔｒｅｅ 等指

标来表达。 使用 Ｒ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ ２．１５．３）进行 Ａｌｐｈａ 多样性指数组间差异分析。 采用 ＱＩＩＭＥ 进行基于 ｕｎｉｆｒａｃ
距离矩阵的 β⁃多样性并绘制 ＮＭＤＳ 图来评估样本间的相似度及不同样本群落组成相似性和差异。 ＬＥｆＳｅ 分

析使用 ＬＥｆＳｅ 软件，默认设置 ＬＤＡ Ｓｃｏｒｅ 的筛选值为 ４。
１．６．４　 功能注释

基于微生物群落组成的功能预测参照 Ｋａｋｕｍａｎｕ 等［２６］和王天召等［２７］的方法。 测序样品以 ＳＩＬＶＡ 数据库

序列为参考序列聚类出 ＯＴＵ，进而获取功能注释信息。 利用 ＢＬＡＳＴＮ 算法将其比对到 ＳＩＬＶＡ ＳＳＵ Ｒｅｆ ＮＲ 数

据库（ＢＬＡＳＴ ｂｉｔｓｃｏｒｅ ＞１５００）建立相关矩阵，将通过 ＵＰｒｏＣ 和 ＰＡＵＤＡ 两种方法注释的 ＫＥＧＧ 数据库原核生物

全基因组功能信息对应到 ＳＩＬＶＡ 数据库中，实现 ＳＩＬＶＡ 数据库功能注释。

２　 结果

２．１　 德国小蠊肠道细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 测序结果处理和统计

ＯＴＵ 是在系统发生学或群体遗传学的研究中，给某一个分类单元（属、种和分组等）设置的一个标志，通
常相似度为 ９７％以上可以分为一个 ＯＴＵ。 对不同蛋白水平处理组德国小蠊肠道细菌有效测序数据进行统

计，总测序标签为 ７２４９５４ 条，平均标签数 ８０５５０．４ 条，测序数目较大，可以充分保证数据的准确性。 其中

ＣＤ１．２的总标签最多，为 ８４１９５ 条（表 １）。 采用对测序序列进行随机抽样，以抽到的序列数与它们所代表的

ＯＴＵ 数目构建德国小蠊肠道细菌高通量测序结果的稀释性曲线（图 １）。 从图 １ 可以看出物种稀释曲线趋向

于平行，表明目前获得的测序数据量合理，能够反映德国小蠊肠道细菌的多样性。

表 １　 德国小蠊肠道细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 测序有效数据统计

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｉｎ ｔｈｅ ｉｎｔｅｓｔｉｎｅ ｏｆ Ｂ． ｇｅｒｍａｎｉｃａ

样本
Ｓａｍｐｌｅ

总序列数
Ｔｏｔａｌ ｔａｇｓ

分类标签数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｔａｘｏｎ ｔａｇｓ

无分类标签数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ｔａｇｓ

单一标签数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｕｎｉｑｕｅ ｔａｇｓ

ＯＴＵ 数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ＯＴＵｓ

ＣＤ１．１ ８０１７０ ７１７０８ ０ ８４６２ ６０７
ＣＤ１．２ ８４１９５ ７９２１８ ０ ４９７７ ６７３
ＣＤ１．３ ８００３５ ７３２８８ ０ ６７４７ ５２４
ＬＰ２．１ ８００９３ ７４５１１ ０ ５５８２ ６７１
ＬＰ２．２ ８００８０ ７４６９５ ０ ５３８５ ５２４
ＬＰ２．３ ８００７１ ７５８４５ ０ ４２２６ ５３８
ＨＰ３．１ ８００４１ ７４５８４ ０ ５４５７ ６１８
ＨＰ３．２ ８００７６ ７４８８６ ０ ５１９０ ６７５
ＨＰ３．３ ８０１９３ ７４１４０ ０ ６０５３ ６３２

　 　 ＣＤ１： 鼠粮饲喂德国小蠊组 Ｂ． ｇｅｒｍａｎｉｃａ ｇｒｏｕｐ ｆｅｄ ｗｉｔｈ ｒａｔ ｆｏｏｄ； ＬＰ２： ５％蛋白饵料饲养组 Ｂ． ｇｅｒｍａｎｉｃａ ｇｒｏｕｐ ｆｅｄ ｗｉｔｈ ５％ ｐｒｏｔｅｉｎ； ＨＰ３： ６５％

蛋白饵料饲养组 Ｂ． ｇｅｒｍａｎｉｃａ ｇｒｏｕｐ ｆｅｄ ｗｉｔｈ ６５％ ｐｒｏｔｅｉｎ； 样本名后数字 １—３ 分别代表不同的重复

８９４５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　
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图 １　 德国小蠊肠道细菌物种稀释曲线

　 Ｆｉｇ． １ 　 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ

ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｂ． ｇｅｒｍａｎｉｃａ

ＣＤ１： 鼠粮饲喂德国小蠊组； ＬＰ２： ５％蛋白饵料饲养组； ＨＰ３：

６５％蛋白饵料饲养组

２．２　 德国小蠊肠道细菌的群落组成和丰度

基于 ＯＴＵｓ 注释结果，所测样本在门水平分布最多

的优 势 菌 为 拟 杆 菌 门 （ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ ）、 变 形 菌 门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、梭杆菌门（ Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ） 和厚壁菌门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）。 ＣＤ１ 组的优势菌门为拟杆菌门、变形菌

门和厚壁菌门，相对丰度依次为 ４６． ６１％、３８． ３３％和

８．４３％。 ＬＰ２ 组的优势菌门为拟杆菌门、变形菌门和厚

壁菌门，相对丰度依次为 ７１．３９％、１０．１７％和 １３％。 ＨＰ３
组优势菌门为拟杆菌门、变形菌门、梭杆菌门和厚壁菌

门，相对丰度依次为 ５０．５６％、１８．４％、１５．６％和 ９．７５％。
其中 ＣＤ１ 组脱铁杆菌门（Ｄｅｆｅｒｒｉｂａｃｔｅｒｅｓ）丰度显著低于

ＬＰ２（ｄｆ１，２ ＝ １，４， Ｆ＝ １６．３９４， Ｐ＜０．０５），ＨＰ３ 组梭杆菌门

丰度显著高于其他两组（ ｄｆ１，２ ＝ ２，６， Ｆ ＝ ２９． ２３８， Ｐ ＜
０．０５）（图 ２）。

在科的水平上，德国小蠊肠道菌群共检测到可鉴定

的细菌 １０ 个科。 这些类群的细菌在 ３ 个处理的样本中

均有出现。 ＣＤ１ 组相对丰度大于 ５％ 的优势菌科分别是黄单胞菌科 （ Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ）、 （ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ）、拟杆菌科（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｃｅａｅ）、脱硫弧菌科（Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏｎａｃｅａｅ）和（Ｔａｎｎｅｒｅｌｌａｃｅａｅ），相对丰度依次

为 ２７．９４％、１６．０２％、７．０４％、６．９７％和 ６．７１％。 ＬＰ２ 组相对丰度大于 ５％的优势菌科是拟杆菌科、理研菌科

（Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ）和（Ｔａｎｎｅｒｅｌｌａｃｅａｅ），相对丰度依次为 ４７．４４％、５．８７％和 ５．８４％。 ＨＰ３ 组相对丰度大于 ５％的优

势菌科是拟杆菌科、黄单胞菌科、梭杆菌科（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ）和（ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ），相对丰度依次为

２３．９７％、１５．５５％、６．４４％和 ６．１９％。 其中 ＣＤ１ 组拟杆菌科丰度显著低于 ＨＰ３ 组（ｄｆ１，２ ＝ １，４， Ｆ ＝ ３２．９９６， Ｐ＜
０．０５），ＨＰ３ 组梭杆菌科丰度显著高于其他两组（ｄｆ１，２ ＝ ２，６， Ｆ＝ ３１．６１８， Ｐ＜０．０５）（图 ３）。

图 ２　 德国小蠊肠道细菌门水平上的物种相对丰度

Ｆｉｇ．２　 Ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｂ． ｇｅｒｍａｎｉｃａ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

在属的水平上，德国小蠊肠道菌群主要由拟杆菌属（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ） 、寡养单胞菌属（Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ）、梭杆

菌属（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、营发酵单胞菌属（Ｄｙｓｇｏｎｏｍｏｎａｓ）、脱硫弧菌属（Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏ）、另枝菌属（Ａｌｉｓｔｉｐｅｓ）、蟑螂

杆状体属（Ｂｌａｔｔａｂａｃｔｅｒｉｕｍ）等组成。 ＣＤ１ 组相对丰度大于 １％的优势菌属为寡养单胞菌属、营发酵单胞菌属、
拟杆菌属、脱硫弧菌属、另枝菌属和塞巴鲁德氏菌属（Ｓｅｂａｌｄｅｌｌａ），相对丰度依次为 ２７．９４％、１１．１５％、７．０４％、
６．８５％、２．９７％和 １．２１％。 其他未鉴定的细菌占比 ３８．９７％。 在 ＬＰ２ 组中，拟杆菌属占绝对优势，其相对丰度为

４７．４４％。 相对丰度大于 １％的还有另枝菌属、脱硫弧菌属、寡养单胞菌属、营发酵单胞菌属、（Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ

９９４５　 １３ 期 　 　 　 王亚茹　 等：饵料蛋白水平对德国小蠊肠道细菌群落的影响 　
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图 ３　 德国小蠊肠道细菌科水平上的物种相对丰度

Ｆｉｇ．３ Ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｂ． ｇｅｒｍａｎｉｃａ ａｔ ｔｈｅ ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌ

Ｓｏｌｅａｆｅｒｒｅａ）、（Ｅｒｙｓｉｐｅｌａｔｏｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ） 和梭杆菌属，相对丰度分别为 ４． ７５％、３． ７４％、３． ３９％、３． ３３％、１． ９３％。
１．９１％和 １．７６％；未鉴定的细菌占比为 ２９．１９％。 ＨＰ３ 组相对丰度大于 １％的优势菌属为拟杆菌属、梭杆菌属、
寡养单胞菌属、脱硫弧菌属、另枝菌属、营发酵单胞菌属、蟑螂杆状体属、（ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｃｅａｅ），其相

对丰度依次为 ２３．９７％、１５．５４％、６．４３％、４．３７％、３．１２％、２．９１％、２．１７％和 １．４７％。 其他未鉴定的细菌占比为

３２．９８％。 ＣＤ１ 组与 ＬＰ２ 组相比，营发酵单胞菌属丰度显著高于后者（ｄｆ１，２ ＝ １，４， Ｆ＝ １０．１３７， Ｐ＜０．０５）；ＣＤ１ 组

拟杆菌属丰度显著低于 ＨＰ３ 组（ｄｆ１，２ ＝ １，４， Ｆ ＝ ３２．９９６， Ｐ＜０．０５）；ＨＰ３ 组梭杆菌属丰度极显著高于其他两组

（ｄｆ１，２ ＝ ２，６， Ｆ＝ ３１．６， Ｐ＜０．０１）（图 ４）。

图 ４　 德国小蠊肠道细菌属水平上的物种相对丰度

Ｆｉｇ．４　 Ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｂ． ｇｅｒｍａｎｉｃａ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

ＯＴＵｓ 分析表明 ＣＤ１ 组有 ８１４ 个 ＯＴＵｓ，ＬＰ２ 组有 ７８５ 个 ＯＴＵｓ， ＨＰ３ 组有 ８８１ ＯＴＵｓ。 维恩图分析发现

ＣＤ１ 组和 ＬＰ２ 组共有 ６５７ 个的 ＯＴＵｓ，ＣＤ１ 组和 ＨＰ３ 组共有 ６６５ 个 ＯＴＵｓ，ＬＰ２ 组和 ＨＰ３ 组共有 ６５５ 个 ＯＴＵｓ，
３ 组样本共有的 ＯＴＵｓ 数目为 ５８５ 个，三个处理组的菌群具有很高的相似性，表明尽管不同的蛋白质饵料饲育

对肠道菌群有明显影响，但主要菌群保持较高的稳定性（图 ５）。
２．３　 德国小蠊肠道细菌多样性特征

Ａｌｐｈａ 多样性统计如表 ２，ＡＣＥ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数反映样品中群落的丰富度，数值越大，群落丰富度越高；
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数越高和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数越低反映群落的多样性越高。 该结果表明这三种饵料喂养德国小蠊肠道菌

群具有高的物种多样性和丰富度，但三组饵料之间没有显著差异。

００５５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　
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基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 相似性系数的 ＮＭＤＳ 分析发现，３ 组处理的三个平行样本分布较为离散，说明 ３ 组样品

组间物种群落相似性系数较低，但 ＨＰ３ 组与另外两组的距离更远，表明高蛋白处理样本与低蛋白处理（小于

２５％）样本的肠道菌群组成具有较大的差异（图 ６）。

表 ２　 德国小蠊肠道细菌 α多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｂ． ｇｅｒｍａｎｉｃａ

样本
Ｓａｍｐｌｅ

观察物种数
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ
ｓｐｅｃｉｅｓ

Ｓｈａｎｎｏｎ
ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ
ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏｌ
ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ
ｉｎｄｅｘ

Ｇｏｏｄｓ ｃｏｖｅｒａｇｅ
ｉｎｄｅｘ

ＰＤ ｗｈｏｌｅ
ｔｒｅｅ ｉｎｄｅｘ

ＣＤ１．１ ５５６ ６．０９６ ０．９６４ ５６７．３９８ ５７９．０９８ ０．９９９ ３６．６５８

ＣＤ１．２ ６０７ ３．３４７ ０．６１６ ６５３．９０２ ６７３．００４ ０．９９９ ４７．５５８

ＣＤ１．３ ４８０ ５．６５１ ０．９４９ ５０９．０００ ５１６．２７０ ０．９９９ ３９．８７２

ＬＰ２．１ ６３４ ６．１２９ ０．９６０ ６６８．０００ ６６８．４９３ ０．９９９ ４９．４３４

ＬＰ２．２ ４８２ ４．７１９ ０．８１１ ５１１．５１８ ５１６．１６８ ０．９９９ ３２．５５０

ＬＰ２．３ ４８７ ３．３０８ ０．５９０ ５１９．０００ ５２６．０６９ ０．９９９ ３８．５９７

ＨＰ３．１ ５７２ ５．９８８ ０．９６３ ６１３．８００ ６１５．８６４ ０．９９９ ４５．８２６

ＨＰ３．２ ６３２ ５．４５１ ０．９２８ ６６７．９０９ ６７６．６６１ ０．９９９ ５０．０４４

ＨＰ３．３ ５７９ ５．７９８ ０．９３５ ６１４．５００ ６２３．４６３ ０．９９９ ４５．９３０

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ ０．５３０ ０．５８４ ０．５１１ ０．４９２ ０．５０４ ０．３７２

　 　 ＡＣＥ：用来估计群落中含有 ＯＴＵ 数目的指数 Ｕｓｅｄ ｔｏ ｅｓｔｉｍａｔｅ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＯＴＵｓ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ｃｈａｏｌ：用 Ｃｈａｏｌ 算法估计样品中

所含 ＯＴＵ 数目的指数 Ｕｓｅｄ ｔｏ ａｓｓｅｓｓ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＯＴＵｓ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｂｙ Ｃｈａｏｌ． Ｓｈａｎｎｏｎ：常用于反映 α 多样性指数 Ｕｓｅｄ ｔｏ ｒｅｆｌｅｃｔ ｔｈｅ α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ｉｎｄｅｘ． Ｇｏｏｄｓ⁃ｃｏｖｅｒａｇｅ： 指各样本文库的覆盖率，其数值越高，则样本中序列没有被测出的概率越低 Ｌｉｂｒａｒｙ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｅ， ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈｅ

ｖａｌｕｅ ｔｈｅ ｌｏｗｅｒ ｔｈｅ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｒｅ ｎｏｔ ｔｅｓｔｅｄ ｏｕｔ． ＰＤ⁃ｗｈｏｌｅ⁃ｔｒｅｅ ｉｎｄｅｘ： 系统发育 ｎｄｅｘ ｄｅｓｃｒｉｂｉｎｇ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

图 ５　 德国小蠊肠道细菌 ｖｅｎｎ 图

Ｆｉｇ．５ Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｂ． ｇｅｒｍａｎｉｃａ

图中数字表示德国小蠊肠道细菌的数目

图 ６　 德国小蠊肠道细菌的 ＮＭＤＳ 图

Ｆｉｇ．６　 ＮＭＤＳ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｂ． ｇｅｒｍａｎｉｃａ

ＮＭＤＳ： 非度量多维尺度分析 Ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ

２．４　 德国小蠊肠道细菌组间物种差异

ＬＤＡ 值分布柱状图展示了德国小蠊雄成虫肠道细菌 ３ 组样本中在丰度上具有明显差异的物种。 分析表

明，在 ＣＤ１ 组中丰度上有明显差异的物种为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和包西氏菌属（Ｂｏｓｅａ）。 ＬＰ２ 组在丰度

上有明显差异的物种为（Ｌａｍｉａｃｅａｅ）、（ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉｉａ）和（Ｌａｍｉａ）。 ＨＰ３ 组丰度上有明显差异的物
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种为梭杆菌科（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ）、梭杆菌属（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、变异梭杆菌（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｖａｒｉｕｍ）；伯克霍尔德

科（Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｃｅａｅ）以及（ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）（图 ７）。

图 ７　 ＬＥｆＳｅ 分析德国小蠊肠道细菌分类差异

Ｆｉｇ．７　 ＬＥＦＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｂ． ｇｅｒｍａｎｉｃａ

图 ８　 ＫＥＧＧ 通路

Ｆｉｇ．８　 ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ

２．５　 德国小蠊肠道细菌的功能预测

运用 Ｔａｘ４Ｆｕｎ 技术，在德国小蠊雄成虫肠道样品中

共发现了 ４４ 个基因簇。 肠道细菌菌群功能基因和代谢

途径分析表明，ＫＥＧＧ 代谢通路中德国小蠊肠道细菌编

码的大多数基因与其代谢功能有关。 在发现的基因簇

中，优势基因簇包括代谢（Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）、遗传信息处理

（Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ） 和 环 境 信 息 处 理

（Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ） （图 ８）。 选取丰

度排名前 ３５ 的功能及它们在每个样品中的丰度信息绘

制热图，并从功能差异层面进行聚类（图 ９），ＨＰ３ 组肠

道菌群能量代谢基因的相对丰度极显著高于 ＣＤ１ 组

（ｄｆ１，２ ＝ １，４， Ｆ ＝ １０２．８６， Ｐ＜０．０１），外源性物质代谢与

降解基因的相对丰度极显著高于 ＬＰ２ 组（ ｄｆ１，２ ＝ １，４，
Ｆ＝ １９．９７３， Ｐ＜０．０１），其他氨基酸代谢基因的相对丰度

显著高于 ＬＰ２ 组（ｄｆ１，２ ＝ １，４， Ｆ＝ １６．５６４， Ｐ＜０．０５）。

３　 讨论

德国小蠊雄成虫肠道菌群门水平上优势菌为拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、梭杆菌

门（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ）和厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）；科水平上优势菌主要属于拟杆菌科、黄单胞菌科、梭杆菌科和脱硫

弧菌科等。 这与 Ｐéｒｅｚ⁃Ｃｏｂａｓ 等［６］、Ｋａｋｕｍａｎｕ 等［２６］、Ｃａｒｒａｓｃｏ 等［２８］、Ｒｏｓａｓ 等［２９］和 Ｃｈａｏ 等［３０］对德国小蠊肠道

菌群的研究结果相似，说明这些类群的细菌是德国小蠊肠道内的核心微生物（ ｃｏｒｅ ｍｉｃｒｏｂｅｓ）。 比较分析发

现，德国小蠊雄成虫肠道优势菌群与褐飞虱（Ｎｉｌａｐａｒｖａｔａ ｌｕｇｅｎｓ） ［２７］、滨海油葫芦（Ｔｅｌｅｏｇｒｙｌｌｕｓ ｏｃｅａｎｉｃｕｓ） ［３１］ 和

印度谷蛾（Ｐｌｏｄｉａ ｉｎｔｅｒｐｕｎｃｔｅｌｌａ） ［３２］肠道优势菌群相类似，一些昆虫的肠道微生物在高级分类单元上可能存在

一定的相关性。
相对于低蛋白（５％）饵料，高蛋白饵料（６５％）饲养的德国小蠊雄虫肠道细菌物种多样性没有显著差异，

这一结果支持 Ｐéｒｅｚ⁃Ｃｏｂａｓ 等［６］对德国小蠊雌虫的研究结论。 在德国小蠊研究中发现：与野生的蟑螂种群相

比，实验室种群的肠道细菌多样性下降［６， ２８］；饲养时间增长有利于细菌物种多样性的增加［２８］。 野生蟑螂的肠

２０５５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　
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图 ９　 Ｔａｘ４Ｆｕｎ 功能注释聚类热图

Ｆｉｇ．９　 Ｔａｘ４Ｆｕｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｈｅａｔ ｍａｐ

道中含有数量众多的低丰度细菌种群，这些低丰度种群在实验室饲养过程中消失了［１４， ３３］。 实验室饲养蟑螂

肠道细菌多样性下降，可能与人工饵料成分比较固定、成分相对简单有关。 饵料蛋白含量对昆虫肠道菌群的

作用，在果蝇（Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ｓｐｐ） ［３４］、大头金蝇（Ｃｈｒｙｓｏｍｙａ ｍｅｇａｃｅｐｈａｌａ） ［３５］和印度谷蛾［３２］等昆虫中也做过探讨；
高蛋白饵料饲养降低果蝇、大头金蝇和印度谷蛾肠道菌群的物种多样性。 由于不同研究所使用的饵料（包括

蛋白质来源、种类和质量）不同，昆虫的饲养时间也不同，要作真正意义上有价值的比较，目前还存在困难。
不同蛋白质含量饵料饲养德国小蠊雄虫后，肠道细菌中不同种群的相对丰度发生显著的改变；高蛋白饵

料饲养促进黄单胞菌科和梭杆菌科细菌富集， 低蛋白饲料饲养则有利于拟杆菌科、 理研菌科和

（Ｔａｎｎｅｒｅｌｌａｃｅａｅ）细菌的生长。 在美洲大蠊的研究中，Ｔｉｎｋｅｒ 和 Ｏｔｔｅｓｅｎ 没有作昆虫性别的区分，但发现不同饵

料（包括高脂肪、高碳水化合物和高蛋白）对美洲大蠊肠道菌群的丰度没有显著的影响［１４］。 在德国小蠊雌虫

肠道菌群中，相对丰度变化最大的是紫单胞菌科（Ｐｏｒｐｈｙｒｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ）和梭杆菌科（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ）；无蛋白

饵料饲养促进紫单胞菌科细菌的生长，其相对丰度为 ３７％，高于正常蛋白和高蛋白饲料组（分别为 ２９％和
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２６％）；无蛋白饵料饲养不利于梭杆菌科细菌生长，其相对丰度为 ７％；显著低于正常蛋白和高蛋白饲料组（分
别为 ３２％和 ２３％） ［６］。 此外，德国小蠊雌虫中没有发现黄单胞菌科的细菌［６］，而在本研究中却发现黄单胞菌

科细菌是德国小蠊雄成虫肠道的优势菌群。 这种雌、雄虫之间细菌种群分布的差异是否与其性别分化有关，
值得后续深入研究。

由不同蛋白水平饵料饲养而导致的德国小蠊雄虫肠道细菌种群相对丰度发生改变，可能与饵料成分对不

同类群细菌的选择性相关。 食物改变导致肠道细菌种群发生波动在德国小蠊和其他昆虫均有发

现［６，８， １３⁃１５， ３５］，但食物结构和组分影响昆虫肠道菌群的具体机制目前不太清楚。 在长期的进化过程中，不同的

微生物类群适应各自的生长环境，进化出对不同有机质利用能力的差异［１， ５， ３６］。 野生蟑螂肠道微生物群落更

为丰富，可能与野生蟑螂的食料更为多元化有关。 野生蟑螂肠道中定殖着大量的低丰度细菌种群［３３， ３７］，其中

的变形菌门细菌大多数与生物固氮有关，在无氮或贫氮环境条件下，就需要这些菌群帮助宿主进行氮素的固

定和循环［５， １１］。 蛋白组分析结果显示：大多数拟杆菌科细菌含有较多的分解多糖的酶蛋白，主要功能可能是

帮助宿主降解复杂的碳水化合物，产生简单而易于利用的糖类。 因此，饵料中高比例的复杂碳水化合物有利

于拟杆菌的生长［１３， ２８］。 在人体肠道中，拟杆菌科细菌同样适应于高蛋白食物；拟杆菌分解复杂多糖和蛋白质

后产生的单糖和氨基酸，则促进肠道中梭杆菌的积累［３８］。 因此推测，在本研究设计的饵料中，低蛋白饵料中

高水平的糊精（８５％）有利于拟杆菌的生长，因而在低蛋白饵料饲养蟑螂肠道中拟杆菌科细菌占绝对优势

（４７．４４％）；而在高蛋白饵料中，较高水平的糊精（１３％）和高水平的蛋白（６５％），则促进拟杆菌和梭菌的协同

生长。 菌群功能注释显示高蛋白组德国小蠊肠道里能量代谢、氨基酸代谢和物质分解相关的基因表达显著提

高（图 １０），和梭杆菌属细菌丰度升高同步，推测梭杆菌属细菌可能与饵料中蛋白质降解和能量利用相关，缓
解饵料中过多的蛋白质对德国小蠊的代谢负担。 但高蛋白饵料对德国小蠊雄虫肠道细菌种群的调节作用由

何种因素主导，以及梭杆菌属细菌的富集在高蛋白水平条件下的作用有待于深入的研究。
不同蛋白质水平饵料饲养的德国小蠊其肠道菌群结构发生显著的变化，这些变化可能与德国小蠊对食物

的适应有关，提示肠道细菌在德国小蠊对环境和食物的生存适应上可能发挥着重要的作用。 本文的研究结果

有利于进一步将昆虫肠道菌群与昆虫的取食、代谢和发育联系起来，揭示相关的作用机制，从而为利用肠道菌

发展饵料，实现对包括德国小蠊在内的卫生害虫治理奠定基础。
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