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摘 要：目前，环境微生物中绝大部分是无法获得纯培养的。为了比较全面地了解家蚕肠道的细菌群体结构，研究

采用了非培养法和传统培养法相结合的方法进行调查分析。非培养法是先直接提取家蚕肠道中的微生物群体基

因组 JK*，用 LMN法扩增细菌)"O ,NK*基因，建立)"O ,JK*文库；再以限制性片段长度多态性（NPQL）方法从文库中
筛选可能不同细菌来源的克隆，并测定其核苷酸序列。将所获得的序列与 R4C07CS数据库进行 0Q*O3比对分析，
并通过系统发育分析，推测它们可能代表的细菌种属，以及对家蚕生长发育所起的作用。结果表明，家蚕肠道中的

细菌主要是节杆菌属、乳杆菌属、大肠杆菌属、芽胞杆菌属、葡萄球菌属、假单胞菌属。它们在家蚕消化利用桑叶和

疾病预防中可能有着重要意义。非培养法和培养法均有各自的长处和不足，两者具有较强的互补性。
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家蚕作为一种重要的经济动物与鳞翅目昆虫研

究模型［)］，具有生长快、周期短的特点。在幼虫期

#$多天时，家蚕除了本身具有消化食物的能力之
外，肠道中种类繁多、数量巨大的微生物群体也对其

食物的消化和营养的吸收起重要作用。同时，由于

长期驯化的结果，家蚕防病能力极其脆弱；肠道内有

益菌群的存在，能够有效地帮助家蚕抵制内源性细

菌病害的侵袭。因此，肠道里的微生物对家蚕具有

重要意义。

早在 #$世纪 "$年代，日本的潼泽义郎、河北俊
彦等［# ’ /］就对家蚕肠道内细菌进行过一些研究。在

国内，孙雪奇等［!］研究了家蚕肠道的部分微生物，并

制成微生态制剂，用于降低幼蚕发病率和提高对桑

叶的利用率；易发平等［&］研究了家蚕肠道微生物好

氧菌群。但这些研究都是按照传统的微生物研究方

法，即先要分离培养肠道中的微生物，然后再对它们

进行研究。

然而，近几十年来的分子生物学研究表明，((U
以上的环境微生物是无法获得纯培养的［"］；以纯培

养技术为基础对微生物世界进行的研究结果也就无

法代表其真实的情况。分子方法在微生物种属的鉴

定与群体调查分析上有其独特的优势；特别是细菌

核糖体 NK*序列的比对分析为人们寻找微生物间
的进化关系提供了一条更有效的途径［1］，使人们能

够绕过培养障碍，把研究对象深入到目前还未能培

养的微生物领域中去。

本文先采用非培养法，直接提取家蚕肠道微生

物群体基因组 JK*，通过 LMN2NPQL 法对细菌
)"O ,JK*进行序列分析；同时，与传统纯培养法相结
合，探讨了家蚕肠道的细菌群体结构及其对家蚕生

长发育的影响，以及两种方法的优势与不足。

! 材料和方法

!"! 材料
!"!"! 家蚕肠道样品：取 )&$ 头 & 龄家蚕（品种为
大造），饥饿过夜。依次用 1$U乙醇和火焰灼烧进
行体表消毒，无菌条件下剖取家蚕肠道内容物，置于

灭菌的离心管中。将其中 %$头蚕中的每 )$头的肠
道内容物作为一个提取单位，分 ! 次、# 种方法提
取。另外 1$头蚕的肠道内容物单独分开留作细菌
分离与培养基的制作。

!"!"# 其它材料及试剂：JK*纯化用购自北京鼎国
公司的 JK*片段快速纯化V回收试剂盒，质粒 +WJ
)%23和细菌 ! @ "#$% XW)$(，JK*分子量标记，限制性



内切酶，!"#扩增试剂等均购自 $%&%#%公司，基因
组扩增引物［’］，()*+：,-*././.$$$./$""$.."$"
/.*0-，102(*#：,-*/"..."..$.$.$#"*0-；3451’*$
载体扩增引物 410*+：,-*/."../$//"//$$$"/
"/"/..*0-，410*#：,-*"/."/"$./"""$$$$.../
""."*0-，引物由上海博亚公司合成。
!"# 家蚕中肠微生物总 $%&的提取（两种方法）
!"#"! 方法 1：参照 6789:等［2］介绍的方法，并作适
当改进。将准备好的家蚕肠道样品与 ;<= 5>/ 提
取缓冲液（1??<<@8A= $B9C*"8，1??<<@8A= D5$/*>%(，
1??<@8A= 磷酸钠，1E,<@8A= >%"8，1F "$/G，3H’E?）
混合，再加入 ’??!= I5I（1?F），(;E?!= 蛋白酶 &
（(?<JA<=），0)K水浴 0?<9L，每隔 ,<9L颠倒混匀一
次；随后在 ’?K水浴 1?<9L，冷却到室温；与等体积
氯仿*异戊醇（(; M1体积比）混合，涡旋 1?C，1,??? N J
离心 ,<9L，收集上清夜，用等体积平衡酚抽提，离
心，吸取水相；再与等体积氯仿*异戊醇（(; M 1 体积
比）混合，离心；取水相转移到另一 1E,<= 离心管
中，用 ?EO 倍体积的异丙醇室温沉淀 1P，室温下
1,??? N J离心 1?<9L，收集沉淀；用冷的 )?F乙醇洗
涤沉淀，重悬于 1??!= $D缓冲液（3H’E?，含 (?!JA<=
#>%C:/）中，Q (?K保存。
!"#"# 方法 (：参照张瑞福等的方法［1?］，稍作改变。
即在 ’?K水浴 1?<9L之后，放入液氮罐中速冻 0<9L，
之后立即取出，’?K水浴 ,<9L；重复 0次。其余步骤
同方法 1。

?E’F琼脂糖凝胶电泳检测后，将 ;次提取到的
5>/混合，用紫外分光光度计测量总 5>/的纯度。
之后，将两种提取的总 5>/混合，用作 !"#模板。
!"’ !() *+%& 基因的 ,-+扩增
反应体系中（1??!=）1 N !"#缓冲液，(E,<<@8A=

4J"8(，?E1<<@8A= R>$!，(?!<@8A= 引物 ()*+ 和

102(*#各 ?E’!<@8A=，?EOS DT !"# 5>/聚合酶，以及
模板 5>/ 1 U ,?LJ。反应条件：2;K ,<9L；2;K
1<9L，,,K 0?C，)(K 1E,<9L，0? 个循环 )(K ,<9L。
!"#产物经 ?E’F的琼脂糖凝胶电泳后，切下目的
5>/条带，按回收试剂盒的使用说明进行回收。
!". !() *$%&文库的构建与筛选
将经过纯化的 !"#扩增产物按 3451’*$载体

试剂盒说明进行克隆并筛选出含重组质粒的阳性克

隆子。

!"/ 阳性克隆子的 ,-+0+12,分析
阳性克隆子经 =G平板（含 ,?!JA<= /<39V9889L）

单菌落化后，接入 ,<= =G液体培养基中培养 1(P。

取 1?!= 菌液，加入到 (??!= 无菌水中，1??K水浴
;<9L，再冰浴 ,<9L，直接作为模板进行 !"# 扩增。
!"#反应体系（1?!=），含引物 410*+ 和 410*# 各
?E?(,!<@8A=，其余药品及反应程序同 1OI B5>/ 的
!"#扩增。扩增产物按 WB3P%L［1(］等的方法用 ; 碱
基限制性内切酶 $%&"和 ’"(#过夜消化，(F琼脂
糖凝胶电泳检测，选出酶切图谱不同的克隆子。

!"( 测序和分析
提取 !"#*#+=! 筛选出的阳性克隆子的质粒

5>/，送交 XLY9ZB@J:L上海英俊生物技术有限公司进
行序列测定。序列通过（>"GX）进行 G=/I$同源性
检索。取 .:LG%L[中与被检索序列具有 2?F以上同
源性的前 0 条1OI B5>/序列，用分子进化遗传学分
析与序列比对软件 4D./0E1［1;］的邻近相接法
（>:9JP\@B*6@9L9LJ 4:ZP@R）与本文非培养法所获得的
序列一起构建系统发育树。通过研究所得的

1OI B5>/序列在 .:LG%L[ 数据库中的登录号为
5](2’102*5](2’1,;。
!"3 家蚕肠道细菌的分离培养
!"3"! 分离培养基的制备：取已去除蚕体残留的家
蚕内容物与 ?E1<@8A= 的磷酸钠（3H’E?）缓冲液
1??<=混合，置于摇床 (??BA<9L振荡 1P；纱布过滤除
去固体颗粒物质，在所得液体中加入琼脂，11,K、
(?<9L灭菌，倒平板备用。
!"3"# 家蚕肠道微生物的梯度稀释法分离：按梯度
稀释法将已去除蚕体残留的家蚕内容物稀释至

1?Q ;，取 1?Q 0、1?Q ;两个稀释度涂布在上述内容物营

养液培养基、=G、牛肉膏蛋白胨平板上，0)K培养。
对所获得细菌进行菌落 !"#扩增1OI B5>/，并纯化
测序。序列的 G=/I$ 分析同以上方法。同时结合
本文非培养法所获得的序列进行本地 G=/I$分析，
以检查本文两种方法的重叠度。用 4D./0E1 的邻
近相接法对培养法获得的细菌序列、与培养法所得

序列具有最高同源性的非培养法序列、来源于

.:LG%L[的具有 2?F上同源性的前 0条1OI B5>/序
列进行系统发育分析。通过本方法所得的1OI B5>/
序列在 .:LG%L[ 数据库中的登录号为 5](2’1,,*
5](2’1O?。

# 结果和分析

#"! 家蚕中肠道微生物总 $%&的抽提
将家蚕肠道样品抽提所得的 5>/ 溶液经过

?E’F的琼脂糖凝胶电泳，在 (0[\左右出现条带（图
略），表明已获得较长片段的家蚕中肠道微生物的总

O’( ^S/> _P9*P79 () "* ‘ A+,)" $-,./0-/*/1-," 2-3-,"（(??O）;O（(）



!"#。紫外分光光度计检测显示方法 $和方法 %提
取到的 !"# 的纯度均较高。直接用未纯化的总
!"#作为模板进行$&’ (!"#扩增能够获得与目的
片段大小（$)*+,）一致的条带，也说明其纯度较高。
其原因可能是家蚕以桑叶为唯一食物，因此肠道内

除桑叶颗粒之外，不含有其它杂质如腐殖质、色素

等，这对于群体基因组 !"#的提取及后续的分子生
物学操作比较有利。

表 ! 家蚕肠道细菌!"# $%&’ ()’#*同源性比对结果
-.,/0 $ 12#’- (034/5 67 ,.850(9. $&’ (!"# :;<=<>2: 30?40@803 7(6A 39/+B6(A A9CD45

;/6@0 "6E ’0?40@803 364(80 B95F F9DF035 9C0@595G（H） I0@1.@+ .8803396@ "6E J(9D9@.

’KL% M@84/54(0C ,.850(94A 8/6@0 N$% （OP） #Q$PRPOS L9@0 B.50(
’KLP #(5F(6,.850( .D9/93 35(.9@ KT!%)% （OP） #>**U**U T354.(9@0
’KL$O M@84/54(0C ,.850(94A 8/6@0 V!$=$UU （OP） #Q$RR*$* :0@D49@ C(6WW9@D3 30C9A0@53
’KL%% 2.856,.89//43 .X9.(943 （OP） #1UU$PY& —

’KLY* M@84/54(0C ,.850(94A 8/6@0 W2K=OO （OR） !ZU&RU*U 2.+0 30C9A0@5
’KLYS M@84/54(0C :304C6A6@.3 3WE （OP） #LUR$YRR L9@9@D B.3503
’KL*% M@84/54(0C ,.850(94A 8/6@0 [TIE DS （OR） !Z%%P*UO ’4,D/.89./ 0@X9(6@A0@53
’KL&% M@84/54(0C ,.850(94A 8/6@0 W2K=&& （O&） !ZU&RUYP 2.+0 30C9A0@5
’KLR& T38F0(98F9. 86/9 （OO） [U$PSO —

’KLP& M@84/54(0C ,.850(94A 8/6@0 P （OY） !Z%YP&UP :9D/05 D.35(69@50359@0
’KLOU 1.89//43 ./8./6WF9/43 35(.9@ !’L*PS- （OO） \R&*Y& —

’KLO* M@84/54(0C ,.850(94A 8/6@0 [TI]3F* （OP） !Z%%P*%U ’4,D/.89./ 0@X9(6@A0@53
’KLOP M@84/54(0C ,.850(94A 8/6@0 [TI]3F$ （OP） !Z%%P*$O ’4,D/.89./ 0@X9(6@A0@53
’KLOO ’5.WFG/6868843 86F@99 （OP） #1UUOOY& —

’KL$*$ M@84/54(0C ,.850(94A 8/6@0 1IE 7P （OP） !Z%%PYRP ’4,D/.89./ 0@X9(6@A0@53
’KL$*S #(5F(6,.850( A6@4A0@59 （OP） #[Y$SURU 196C050(96(.50C A4(./ W.9@59@D3

-F0 79D4(03 9@ ,(.8+053 W(030@5 5F0 W0(80@5.D0 67 9C0@595903 86AW.(0C 56 5F0 I0@1.@+ !.5.,.30E“—”/.,0/0C .3 4@+@6B.,/0 6(9D9@./ A98(6,0E

+,+ 从总 %&’中扩增!"# $-&’基因
有研究表明，:;<=<>2:分析可以用于菌种的分

型、鉴定和近似的分类分析［$$］，并且已经在环境微

生物群体的调查研究中得到应用［$%，$Y］。因此，为降

低测序成本，我们通过 :;<=<>2:先对文库进行筛
选。首先按阳性克隆筛选的方法进行 :;<扩增，扩
增产物按 J(WF.@等［$%］的方法用 * 碱基限制性内切
酶 !"#!和 $%&"过夜消化，%H琼脂糖凝胶电泳检
测，选出酶切图谱不同的克隆。

从家蚕中肠道获得的总 !"#用细菌通用引物
%R=>和 $YO%=<经过 :;<扩增后，获得$&’ (!"#的特
异性扩增片段，大小在 $)*+,左右（图略）。
+,. !"# $%&’文库的构建与筛选
从文库中共挑取白色菌落 %PP个。纯化后通过

菌液 :;<检测阳性克隆。:;<扩增产物大约 $)*+,
的为带有目的插入片段的阳性克隆。共获得阳性克

隆 %US个，阳性率为 R$)%H。两种限制性内酶酶切
分析表明，在 %US个阳性克隆中存在 $&种不同的酶

切谱型。其中 !"#!消化后有 $$ 种差异谱型，
$%&"消化后有 S种差异谱型（图 $）。

图 ! 阳性克隆 /0-产物 -1)/电泳图谱
>9DE$ #D(630 D0/ 0/085(6WF6(0598 (035(98596@ 7(.DA0@5 W.550(@3 ,G $%&"
（#）6( !"#!（1）67 :;< W(6C4853 67 W63959X0 8/6@03E L B.3 !2%UUU

L.(+0(，.@C %，P，$O，%%，Y*，YS，*%，&%，R&，P&，OU，O*，OP，OO，$*$，$*S

(0W(030@53 8/6@0 ’KL%，’KLP，’KL$O，’KL%%，’KLY*，’KLYS，

’KL*%，’KL&%，’KLR&，’KLP&，’KLOU，’KLO*，’KLOP，’KLOO，

’KL$*$，’KL$*S (03W0859X0/GE

+,2 序列比对及系统发育分析
测定 <>2:筛选获得的 $&个克隆的插入片段序

列及 12#’-分析显示（表 $），$&个序列中有 R个与
& 个已知的细菌属具有同源性，分别是节杆菌属
（’()*(+,%-)&(）、乳杆菌属（ .%-)+,%-/001"）、大肠杆菌属
（2"-*&(/-*/%）、芽胞杆菌属（ 3%-/001"）、葡萄球菌属
（ 4)%#*50+-+--1"）、假 单 胞 菌 属（ 6"&17+8+9%"）。

RP%袁志辉等：家蚕肠道细菌群体调查与分析 E ^微生物学报（%UU&）*&（%）



图 ! 家蚕肠道细菌系统发育树
!"#$% &’())*+, *(++ -./+, )’ 012 (345 #+’+ /+67+’8+/ /9):"’# *9+ ;9<=)#+’+*"8 ;)/"*")’ )> -.8*+(". >()? /"=@:)(? ?",#7* $ A.8*+(". 012 (B45 /+67+’8+/

>()? /"=@:)(? ?",#7* .(+ /"#’+, ./!，.’, A))*/*(.; C.=7+/ .(+ "’,"8.*+, .* *9+ -(.’89"’# ;)"’*/$

DD% E&54 F9"G97" !" #$ $ H%&"# ’(&)*+(*$*,(&# -(.(&#（%II1）J1（%）



其中 !"#$、!"#%&’分别与节杆菌两个不同的种即
!"#$"%&’(#)" ’*+,+- ()*+,- "./010 与 !"#$"%&’(#)"
.%/0.)/#+ 具有较高的同源性，表明用 2345筛选方
法能够有效地区分来源不同种属微生物的%6! */78
序列；而假单胞菌属的序列则来自于一个尚未获得

纯培养的未鉴定种。另外 9条序列与一些未知细菌
的%6! *278基因具有同源性。图 0为系统发育分析
结果。

!"# 家蚕肠道细菌的分离培养
从 : 种培养基上共获得细菌菌落 %; 个，

%6! */78测序及相互间同源性分析后共获得 6条有
差异性的序列。将这些序列与未培养法的 %6 条序
列进行本地 <48!=分析后显示，与其中的 6条具有
很高同源性（表 0）。系统发育分析（图 :）也显示 6
个分离菌分别与 !"#$、!"#00、!"#>6、!"#9;、
!"#99、!"#%&’具有很高的同源性，表明它们来源
于同一种属的细菌。说明将未培养法应用于环境微

生物群体的调查能有效补充培养法的缺陷与不足。

$ 讨论
微生物纯培养技术的发明使微生物学研究获得

了长足的发展与进步，也使我们能够充分的认识这

种肉眼看不到的生物并加以利用。然而有研究显

示，99?以上的微生物不能通过经典的纯培养法获
得。这就是说，我们必须寻找新的方法去进行研究。

%9$’年，"@A(A、5+BA等将核糖体 278（’!、%6! *278）
基因作为微生物的进化标尺，以一种未培养的方法

对微生物的多样性进行研究［%’ C %>］，从而开创了微生

物学研究方法的新纪元。本文通过直接从 ’龄家蚕
肠道内容物中提取微生物群体基因组 /78，以其为
模板扩增细菌%6! */78并进行测序分析表明，’ 龄
家蚕肠道中寄生有 %6种甚至更多种类的细菌，多于
易发平［’］等用纯培养法获得的 6 种（春蚕）或 & 种
（秋蚕）。并且易发平等培养到的微球菌属、葡萄球

菌属、芽胞杆菌属在本次研究中都能够检测到（表

:）。除此之外，我们检测出了他们在 ’龄家蚕肠道

图 $ 分离细菌与非培养法同源序列、%&’()’*同源序列系统发育树
3,DE: F-*@@)AG )*AA H+(AG @- %6! *278 DA-A (AIJA-BA( K*@L BJM)J*ANGAOA-GA-)，BJM)J*AN,-GAOA-GA-) LA)P@G +-G QA-<+-R (P@S,-D )PA OPTM@DA-A),B O@(,),@-

HA)SAA- )PALE UJM)J*AGNH+(AG +-G J-BJM)J*AGNH+(AG (AIJA-BA( +*A (,D-AG +(!，"*A(OAB),VAMT，+-G @)PA*( (,D-AG -@)P,-D +*A (AIJA-BA( K*@L QA-<+-RE
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表 ! 分离细菌与非培养法"#$ %&’(序列比对及 ’)*+检索结果
!"#$% & ’%()$* +, -)$*).%/01%2%3/%3* "3/ -)$*).%/043/%2%3/%3* 5%6)%37%( 8-94 "3/ :+7"$ 9:;5!

5*."<3 8+=
>+?+$+@A (%6)%37% <3 B%39"3C（8-94） 43 *D<( (*)/A
B%3% 41 5*."<3 4/%3*<*AEF -$+3% 8+= 4/%3*<*AEF

5GH04(+$"*<+30I ;JKKLKKL ;.*D.+#"7*%. "@<$<( MN 5GHN MM
5GH04(+$"*<+30& ;OPIQLRL ;.*D.+#"7*%. ?+3)?%3*< MN 5GHIKQ MM
5GH04(+$"*<+30P SRTKPT 9"7<$$)(= "$7"$+2D<$)( MM 5GHML ILL
5GH04(+$"*<+30K OLINQM ! = "#$% MM 5GHRT ILL
5GH04(+$"*<+30Q ;9LLINPT :"7*+#"7<$$)( "U<".<)( MN 5GH&& ILL
5GH04(+$"*<+30T ;9LLMMPT 5*"2DA$+7+77)( 7+D3<< MN 5GHMM ILL

中没有培养到或只从 P 龄、K 龄家蚕肠道中培养出
的埃希氏菌属、乳杆菌属、节杆菌属、假单胞杆菌属

及其它 M种未知种属的细菌。由此推测，家蚕肠道
细菌的可培养率为 PRVQF，虽然相对于其它一些环
境来说较高，但仍然有着为数众多的细菌生活在人

们的视野之外。

同时本研究也采用了与前研究［Q］不同的培养法

进行对比性研究，获得了葡萄球菌属、芽胞杆菌属、

乳杆菌属、节杆菌属、埃希氏菌属共 Q个属 T个种的
细菌（表 P），其序列与未培养法获得序列中的 T 条
具有很高的同源性。将两次纯培养法研究结果与本

次非培养法的研究结果进行对比发现，非培养法能

够有效地弥补在纯培养法中遇到的获得微生物种类

不足的弱点。这对于了解以家蚕肠道为寄居环境的

细菌种群结构，它们之间的相互作用及细菌与家蚕

之间的作用极为有利。

表 , 非培养法与培养法对家蚕中肠道已知种属细菌的研
究对比

!"#$% P -+?2".<(+3 +, C3+W3 @%3%." (<$CW+.? ?</@)*"$ #"7*%.<" @+* ,.+?
7)$*).%0<3/%2%3/%3* "3/ 7)$*).%0/%2%3/%3* .%(%".7D

B%3%."
-)$*).%0

43/%2%3/%3*

-)$*).%01%2%3/%3*

<3 .%,%.%37% Q

-)$*).%01%2%3/%3*

<3 *D<( (*)/A
H<7.+7+77)( X X Y
5*"2DA$+7+77)( X X X
:"7*+#"7<$$)( X Y X
9"7<$$)( X Y X
5%."*<%"% Y X Y
Z$%#(<%$$" Y X Y
[3*%.+#"7*%. Y X Y
[(7D%.<7D<" X X X
\(%)/+?+3"( X Y Y
;.*D.+#"7*%. X Y X

X，*D% @%3%." /%*%7*%/；Y，*D% @%3%." /</3’* /%*%7* =

但是，本次未培养法所获得的序列中没有找到

沙雷铁氏属及肠杆菌属的同源序列，而易发平等却

能够通过培养法获得。可能原因有五：其一，某些种

属的细菌在家蚕肠道中为非优势菌群，在取样过程

中被遗漏；其二，有些微生物能够吸附在固体颗粒表

面甚至内部，提取液难以深入进去发生作用［IN］，从

而在提取群体基因组 18;过程中产生偏差；其三，
由于细胞结构的差异［IM］，有些种类的细菌（如革兰

氏阳性菌）较难使其裂解；其四，18;提取方法产生
的偏差。如在土壤微生物群体基因组 1;8提取过
程中，加入研磨、超声波破碎等步骤，能够明显提高

18;的产量［IM］；其五，在 \-’过程中，模板的取样量
只占总体积的很小一部分，而 \-’次数不足以弥补
其发生的偏差。以上这些问题，都有待于在进一步

的实验中解决。

系统发育分析（见图 &）显示，5GHPQ和 5GHRT
分别来源于!0变形杆菌纲的假单胞菌属和埃希氏
菌属，这类细菌的共性为化能有机营养型、兼性厌

氧，能通过糖酵解和戊糖磷酸途径降解碳水化合

物［&L］。由此可以推测，它们可能与家蚕肠道内桑叶

的消化分解有关。5GH&&、5GHML、5GHMM 分别来
源于低 B-含量革兰氏阳性菌类的乳杆菌属、芽胞
杆菌属、葡萄球菌属。乳杆菌属能利用糖类物质通

过糖酵解途径进行单纯乳酸发酵或通过戊糖磷酸途

径进行异质乳酸发酵，其获取能量的途径为底物水

平磷酸化。因此我们可以推测寄居于家蚕肠道内的

乳杆菌属可能与家蚕体内营养物质及能量的转化有

关；芽胞杆菌属与葡萄球菌属为两种重要的病原性

细菌，能够使家蚕致病与死亡。5GHN、5GHMN、
5GHIKQ来源于高 B-含量革兰氏阳性菌类的放线
菌目和节杆菌属，它们也可能与家蚕的致病有关。

5GHMK可能来源于革兰氏阴性菌，与产碱菌属的一
个种粪产碱菌具有同源性。粪产碱菌能够产生脂肪

酸和稀有氨基酸，因此 5GHMK的来源菌可能促进家
蚕营养的转化与吸收。其它IT5 .18;序列因只与一
些未知细菌具有同源性，因此它们的来源菌与宿主

家蚕的关系我们也不得而知。

我们通过 \-’0’J:\方法获得对家蚕中肠道内
存在的细菌种类的认识，并通过分析这些细菌种属

本身的生理生化特性来推测它们与宿主家蚕之间可

能存在的相互作用关系。但是因为只有少数种属的
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细菌为已知的，所以对于整个家蚕中肠道内细菌群

体的代谢网络及其对家蚕的生长发育所起的作用仍

然是难窥其全貌。这个问题可以通过两种途径来解

决：!改善与提高培养方法的手段与技巧，尽可能多
的获得家蚕中肠道内细菌的纯培养，在研究它们的

代谢与生化特性，从而也能够了解它们对家蚕的影

响；"进行家蚕中肠道内细菌群体基因组测序［!"，!!］

和群体蛋白质组学［!#］研究，获得细菌群体的基因组

和蛋白质组信息，重建细菌全基因组序列。通过基

因组和蛋白质组信息，获得家蚕中肠道内细菌群体

的代谢信息及其与宿主的作用关系。
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