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7�摘　要：对分别在不同水稻品种ＴＮ１（感虫品种）、Ｍｕｄｇｏ（含 Ｂｐｈ１抗虫基因）、ＡＳＤ７（含ｂｐｈ２抗虫基因）上连续饲养了
１１７代以上的３个褐飞虱寄主种群（分别称为ＴＮ１种群、Ｍｕｄｇｏ种群、ＡＳＤ７种群）体内类酵母共生菌的形态和数量进行了比
较。各褐飞虱种群类酵母共生菌的长和宽差异显著，且ＡＳＤ７种群＞ＴＮ１种群＞Ｍｕｄｇｏ种群；长宽比无明显差异。种群间类
酵母共生菌数量的差异因试虫性别而异，不同种群的褐飞虱雌虫含菌量无明显差异，雄虫则表现出ＴＮ１种群＞ＡＳＤ７种群＞
Ｍｕｄｇｏ种群的趋势，其中ＴＮ１种群与后两者差异显著，后两者间无显著差异。各褐飞虱种群转移到不同水稻品种上饲养１
代，雌虫含菌量变化大多不明显，但雄虫较明显。感虫品种ＴＮ１上雄虫转移到两个抗性品种 Ｍｕｄｇｏ和ＡＳＤ７上饲养含菌量
显著降低，抗虫品种上的雄虫转移到ＴＮ１上则含菌量显著增加，抗虫品种间的转移含菌量则没有明显变化。
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7�　　褐飞虱（ＮｉｌａｐａｒｖａｔａｌｕｇｅｎｓＳｔ�ａｌ）是亚洲地区

一种远距离迁飞性水稻害虫，也是我国长江流域及

华南和西南广大稻区水稻上的主要害虫 7�［１］ 7�。利用

抗虫水稻品种抑制其生长发育和繁殖，控制该害虫

的田间虫口发生数量，是最为经济、安全、有效的防

治途径。国际水稻研究所（ＩＲＲＩ）于１９７３年推广含

有抗褐飞虱基因Ｂｐｈ１的ＩＲ２６，１９７６年推广具有抗

褐飞虱基因ｂｐｈ２的ＩＲ３６，曾在东南亚稻区褐飞虱

的控制中发挥了巨大作用 7�［２］ 7�。我国于２０世纪８０

年代中后期先后育成了一系列含抗褐飞虱基因

Ｂｐｈ１的抗性品种，并在生产中得到大面积应用，其

中汕优６３在１９９０年种植面积超过６８７万ｈｍ 7�２ 7�，占

当年全部水稻种植面积的２７．１％和杂交稻总面积

的４２．８％ 7�［３］ 7�，对控制褐飞虱的危害起到了重要作

用。

7�然而，抗虫水稻品种大面积推广种植后，品种抗

性胁迫使褐飞虱致害特性迅速发生改变，即产生新

的“生物型”，抗虫性随之丧失 7�［４-１０］ 7�，有些抗虫品种

的使用寿命甚至不超过１年 7�［１１］ 7�。阐明褐飞虱致害

性的变异规律及其机制是延缓水稻抗虫性丧失速

率，实现抗性水稻品种可持续利用的重要保障。

7�褐飞虱脂肪体细胞内存在大量的类酵母共生

菌，这与褐飞虱对必需氨基酸等重要营养物质的需

求密切相关 7�［１２-１５］ 7�。近年来，吕仲贤等 7�［１６-１７］ 7�发现取

食抗性水稻品种能显著降低褐飞虱体内类酵母共生

菌（ｙｅａｓｔ-ｌｉｋｅｓｙｍｂｉｏｎｔｓ，ＹＬＳ）的数量，并推测褐飞

虱致害性可能与体内类酵母共生菌有关。陈法军
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7�等 7�［１８-１９］ 7�进一步发现，用抗性水稻品种饲养的褐飞虱

体内类酵母菌不仅数量显著降低，同时其大小亦显

著减小。然而，上述研究主要见于对褐飞虱不同地

理种群，或在抗性水稻品种上饲养数代（３代）种群

的观察，缺少对长期饲养于不同抗、感虫水稻品种上

不同致害性寄主种群的类酵母菌形态和数量的比较

研究。为此，本研究拟通过对在不同抗、感虫品种上

连续饲养１１７代以上的不同致害性褐飞虱种群类酵

母共生菌形态和数量进行比较，以期进一步揭示类

酵母共生菌与褐飞虱致害性变异的关系。

7�１　 材料与方法

7�１．１　供试材料

7�１．１．１　供试水稻品种

7�ＴＮ１（常规感虫对照）、Ｍｕｄｇｏ（携带抗虫基因

Ｂｐｈ１）和ＡＳＤ７（携带抗虫基因ｂｐｈ２），分期播种于

7�无虫网室，取分蘖期水稻用于褐飞虱的饲养。

7�１．１．２　供试褐飞虱

7�不同致害性褐飞虱种群试虫均取自中国水稻研

究所养虫室（１９９５年７月采集的浙江富阳田间褐飞

虱种群），室内分别笼罩饲养于ＴＮ１、Ｍｕｄｇｏ、ＡＳＤ７

等３个抗感虫特性不同的水稻品种上，连续饲养代

数超过１１７代，分别称为ＴＮ１种群、Ｍｕｄｇｏ种群和

ＡＳＤ７种群。经标准苗期集团筛选法（ＳＳＳＴ法）检

测，３个种群对水稻品种的致害性明显不同（未发表

资料）。试虫饲养温度除冬季稍低（２０～２８℃）外，其

他季节为２４～３０℃；相对湿度冬季４０％～７０％，其

他季节８０％～９５％；自然光照。

7�１．２　试验方法

7�１．２．１　不同褐飞虱寄主种群类酵母共生菌形态观

察

7�褐飞虱类酵母共生菌有长梭形、杆形、圆形等不

同形态，其中以长梭形或杆形为主 7�［２０］ 7�，本研究主要

对此类菌的大小、形状进行观察。其中，菌体大小以

长、宽作为评价指标，菌体形状以长宽比为评价依

据。试验时，从３个不同的褐飞虱寄主种群中取初

羽化成虫进行观察，即取单头成虫置于１．５ｍＬ离

心管中，记录其性别和翅型，每管加入０．８５％的生

理盐水１００μＬ，用研磨器研磨匀浆，取２μＬ滴于血

细胞计数器（０．０１ｍｍ，１／４００ｍｍ 7�２ 7�）上，小心盖上盖

玻片后在４００倍生物显微镜下进行观察，每个样本

（单虫）记录１０个成熟的类酵母共生菌的长、宽数

据，并据此计算长宽比。每个种群观察２０头不同的

个体，其中雌雄虫各１０头，长短翅型各半。

7�１．２．２　不同褐飞虱寄主种群类酵母共生菌数量观

察

7�各褐飞虱种群试虫分别在ＴＮ１、Ｍｕｄｇｏ、ＡＳＤ７

３个不同水稻品种上笼罩饲养１个世代（成虫产卵

至子代羽化），饲养温度２６～２９℃，相对湿度８０％～

９５％，自然光照。取初羽化成虫采用血球计数法进

行共生菌数量的计数。观察时，成虫单头称重后置

于１．５ｍＬ离心管中，按１．２．１的方法匀浆，滴于血

7�细胞计数器上并小心盖好盖玻片后，在显微镜下通

过５点取样法，观察、记载共生菌的数量，计算单头

试虫及单位鲜质量试虫所含的共生菌数量。每处理

的雌、雄试虫各观察３０头以上。

7�１．２．３　统计分析

7�利用ＤＰＳ数据处理软件 7�［２１］ 7�，对共生菌长、宽、

长宽比等指标进行褐飞虱寄主种群、性别、翅型三因

素方差分析；对共生菌数量则进行寄主种群、供试饲

养品种两因素方差分析；采用Ｄｕｎｃａｎ氏新复极差

法进行平均数的多重比较。

7�２　结果与分析

7�２．１　不同褐飞虱种群类酵母共生菌形态的比较

7�对不同寄主种群、不同性别、翅型褐飞虱试虫体

内类酵母共生菌的长度、宽度和长宽比３个指标的

三因素方差分析结果表明（表１），褐飞虱寄主种群

7�表１　褐飞虱不同寄主种群、性别、翅型对类酵母共生菌形态影响的方差分析（Ｐ值）

7�Ｔａｂｌｅ１ Ｔｈｒｅｅ-ｗａｙＡＮＯＶＡｆｏｒｔｈｅｅｆｆｅｃｔｓｏｆｈｏｓｔ-ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ，ｓｅｘａｎｄｗｉｎｇｆｏｒｍｏｆＮ．ｌｕｇｅｎｓｏｎｔｈｅｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙｏｆｙｅａｓｔ-ｌｉｋｅｓｙｍｂｉｏｎｔｓ

7�（ＹＬＳ）（Ｐｖａｌｕｅ）．

7�误差来源

7�Ｓｏｕｒｃｅｏｆｖａｒｉａｎｃｅ

7�类酵母菌长度

7�ＬｅｎｇｔｈｏｆＹＬＳ

7�类酵母菌宽度

7�ＷｉｄｔｈｏｆＹＬＳ

7�类酵母菌长宽比

7�Ｌｅｎｇｔｈ-ｗｉｄｔｈｒａｔｉｏｏｆＹＬＳ
7�种群类型Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ（Ａ） 7�０ ��．０００１ 7�０ �&．００１１ 7�０ #P．０２３２
7�翅型 Ｗｉｎｇｆｏｒｍ（Ｂ） 7�０ ��．０５６２ 7�０ �&．４７８２ 7�０ #P．５１５２
7�性别Ｓｅｘ（Ｃ） 7�０ ��．２８２１ 7�０ �&．２６７６ 7�０ #P．８８５４
7�Ａ×Ｂ互作效应Ａ×Ｂｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ 7�０ ��．０００２ 7�０ �&．６９３７ 7�０ #P．０３２１
7�Ｂ×Ｃ互作效应Ｂ×Ｃｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ 7�０ ��．０２４２ 7�０ �&．９６０７ 7�０ #P．１７１９
7�Ａ×Ｃ互作效应Ａ×Ｃｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ 7�０ ��．０００１ 7�０ �&．５９１９ 7�０ #P．３５６９
7�Ａ×Ｂ×Ｃ互作效应Ａ×Ｂ×Ｃｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ 7�０ ��．００１６ 7�０ �&．０４２２ 7�０ #P．４６７４
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7�类型对类酵母菌的长度、宽度和长宽比均有显著影

响（Ｐ＜０．０５），翅型和性别则对类酵母菌３项指标

均无显著影响（Ｐ＞０．０５），但种群×翅型、种群×性

别、翅型×性别及种群×性别×翅型４种交互作用

显著影响菌体长度，种群×翅型、种群×性别×翅型

分别对菌体长宽比和菌体宽度有显著影响（Ｐ＜

０．０５）。

7�对不同寄主种群进行比较（表２），发现类酵母

菌的长、宽均表现出 ＡＳＤ７种群 ＞ ＴＮ１种群 ＞

Ｍｕｄｇｏ种群的趋势，其中ＡＳＤ７种群长、宽均显著

大于ＴＮ１种群和 Ｍｕｄｇｏ种群，ＴＮ１种群与 Ｍｕｄｇｏ

种群间仅菌体长度差异达显著水平（Ｐ＜０．０５）；共

生菌的长宽比则表现出ＡＳＤ７种群 ＞ Ｍｕｄｇｏ种群

＞ＴＮ１种群的趋势，其中前两者无显著差异，且均

显著大于 ＴＮ１种群。可见，ＡＳＤ７种群的菌体最

大，Ｍｕｄｇｏ群体最小，但两者长宽比无显著差异，形

态上相似；ＴＮ１种群菌体大小居中，但长宽比显著

较小，形态上相对粗短。

7�　　从不同寄主种群间长翅雌虫、短翅雌虫、长翅雄

虫、短翅雄虫４种类型成虫体内的类酵母菌（图１）

看，菌体长度除短翅雌虫外，其余 ３类成虫均以

ＡＳＤ７种群最长，且与ＴＮ１种群和 Ｍｕｄｇｏ种群差

异显著（Ｐ＜０．０５）；４ 类成虫的菌体宽度亦以

ＡＳＤ７种群最宽，但仅雄虫有显著差异（Ｐ＜０．０５）。

菌体长宽比除长翅雌虫以ＡＳＤ７种群显著较高外，３

7�个寄主种群间短翅雌虫、长翅雄虫和短翅雄虫均无

显著差异（Ｐ＞０．０５）。

7�２．２　不同褐飞虱种群体内类酵母共生菌的数量

7�褐飞虱寄主种群、饲养用水稻品种两个因子对

类酵母共生菌数量影响的方差分析结果表明，就单

头试虫的共生菌数量而言，不同种群影响极显著（Ｐ

＝０．００４２），不同饲养用水稻品种亦有一定影响（Ｐ

＝０．０５９６），褐飞虱种群与饲养用水稻品种间存在显

7�图１　 个褐飞虱寄主种群各类成虫体内类酵母共生菌的长度、

宽度和长宽比

7�Ｆｉｇ．１ Ｌｅｎｇｔｈ，ｗｉｄｔｈａｎｄｌｅｎｇｔｈ-ｗｉｄｔｈｒａｔｉｏｏｆＹＬＳｆｏｒｄｉｆｆｅｒ-

ｅｎｔａｄｕｌｔｓｏｆｔｈｒｅｅｈｏｓｔ-ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＮ．ｌｕ-

ｇｅｎｓ．

7�图中数据为平均值±标准差。柱上方带有相同小写字母者表示

7�在５％水平上无显著差异。图２同。

7�Ｔｈｅｄａｔａａｒｅｓｈｏｗｎａｓｍｅａｎ±Ｓｄ．Ｃｏｌｕｍｎｓｗｉｔｈｓａｍｅｌｏｗｅｒ-

ｃａｓｅｌｅｔｔｅｒｓａｂｏｖｅｉｎｄｉｃａｔｅｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔｔｈｅ５％ｌｅｖｅ１．

ＴｈｅｓａｍｅａｓｉｎＦｉｇ．２．

7�著交互作用（Ｐ＝０．０４１４）。单位鲜质量试虫共生菌

数量的结果则不同，不同种群间无显著差异（Ｐ＝

０．８８８２），不同饲养用水稻品种间则有极显著影响

7�表２　３个褐飞虱寄主种群体内类酵母共生菌的长度、宽度和长宽比

7�Ｔａｂｌｅ２．Ｌｅｎｇｔｈ，ｗｉｄｔｈａｎｄｌｅｎｇｔｈ-ｗｉｄｔｈｒａｔｉｏｏｆＹＬＳｆｏｒｔｈｒｅｅｈｏｓｔ-ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＮ．ｌｕｇｅｎｓ．

7�褐飞虱种群　　

7�Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｏｆ 7�Ｎ．ｌｕｇｅｎｓ 7�　　

7�菌体长度

7�ＬｅｎｇｔｈｏｆＹＬＳ／μｍ
7�平均值

7�Ｍｅａｎ

7�标准差

7�Ｓｄ

7�菌体长度

7�ＷｉｄｔｈｏｆＹＬＳ／μｍ
7�平均值

7�Ｍｅａｎ

7�标准差

7�Ｓｄ

7�菌体长宽比

7�Ｌｅｎｇｔｈ-ｗｉｄｔｈｒａｔｉｏ
7�平均值

7�Ｍｅａｎ

7�标准差

7�Ｓｄ

7�ＴＮ１种群ＴＮ１ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 7�１４ �^．３ｂ 7�０ �m．７ 7�４ �_．７ｂ 7�０  �．６ 7�２ "t．９０ｂ 7�０ $�．１０

7�ＡＳＤ７种群ＡＳＤ７ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 7�１４ �^．８ａ 7�０ �m．８ 7�５ �_．１ａ 7�０  �．５ 7�３ "t．００ａ 7�０ $�．１４

7�Ｍｕｄｇｏ种群 Ｍｕｄｇｏｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 7�１２ �^．９ｃ 7�０ �m．５ 7�４ �_．５ｂ 7�０  �．４ 7�２ "t．９９ａ 7�０ $�．１５

7�　　同一栏中，数据后跟相同字母者表示Ｄｕｎｃａｎ氏新复极差法多重比较无显著差异 7�（Ｐ 7�＞０．０５）。

7�Ｗｉｔｈｉｎａｃｏｌｕｍｎ，ｄａｔａｆｏｌｌｏｗｅｄｂｙｓａｍｅｌｏｗｅｒｃａｓｅｌｅｔｔｅｒｓｉｎｄｉｃａｔｅｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔｔｈｅｌｅｖｅｌｏｆ０．０５ｂｙｔｈｅＤｕｎｃａｎ’ｓｍｕｌｔｉｐｌｅ

ｔｅｓｔ．
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7�图２　饲喂于水稻品种ＴＮ１、Ｍｕｄｇｏ和ＡＳＤ７上的３个褐飞虱寄主种群体内共生菌数量的变化

7�Ｆｉｇ．２ Ｎｕｍｂｅｒｏｆｙｅａｓｔ-ｌｉｋｅｓｙｍｂｉｏｎｔｓｏｆｔｈｅｔｈｒｅｅｈｏｓｔ-ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＮ．ｌｕｇｅｎｓｒｅａｒｅｄｏｎｒｉｃｅｖａｒｉｅｔｉｅｓＴＮ１，Ｍｕｄｇｏａｎｄ

7�ＡＳＤ７．

7�（Ｐ＝０．００９５），褐飞虱种群与饲养用水稻品种间无

明显交互作用（Ｐ＝０．２２００）。

7�从各褐飞虱种群在各自累代饲养水稻寄主上

（ＴＮ１种群在ＴＮ１，Ｍｕｄｇｏ种群在 Ｍｕｄｇｏ，ＡＳＤ７

种群在ＡＳＤ７）类酵母菌数量来看（图２），无论是单

虫菌量还是单位鲜质量试虫的含菌量，３个寄主种

群的雄虫均以ＴＮ１种群含菌量最高，且与ＡＳＤ７种

7�群和Ｍｕｄｇｏ种群差异显著（Ｐ＜０．０５），ＡＳＤ７种群

与Ｍｕｄｇｏ种群间差异不显著（Ｐ＞０．０５）；３个寄主

种群的雌虫间则无显著差异（Ｐ＞０．０５）。表明在抗

性水稻品种（Ｍｕｄｇｏ、ＡＳＤ７）上长期饲养后（＞１１７

代），褐飞虱雌虫含菌量无明显变化，但雄虫含菌量

显著降低。

7�各种群试虫转移到不同水稻品种上饲养１个世

代，体内类酵母菌的数量有所变化，尤以雄虫含菌量

变化较为明显（图２）。ＴＮ１种群转移到抗性水稻品

种Ｍｕｄｇｏ或ＡＳＤ７上，雄虫单头含菌量显著降低，

且Ｍｕｄｇｏ上的雄虫又显著低于ＡＳＤ７上的雄虫；雄

7�虫单位鲜质量含菌量亦下降，但仅在 Ｍｕｄｇｏ上下降

显著；雌虫仅 Ｍｕｄｇｏ上的单位鲜质量试虫含菌量变

化显著，其余均无明显变化。ＡＳＤ７种群转移到感

虫品种ＴＮ１上，雄虫含菌量均明显增加，雌虫则变

化不明显；转移到 Ｍｕｄｇｏ上，雄、雌虫含菌量均无显

著变化。Ｍｕｄｇｏ试虫转移到ＴＮ１上，雄虫含菌量

明显增加，雌虫仅单头含菌量明显增加，雌虫单位鲜

质量含菌量则无明显变化；转移到ＡＳＤ７上，雄、雌

虫含菌量均无显著变异，与ＡＳＤ７种群试虫转移到

Ｍｕｄｇｏ上时情况相似。显然，褐飞虱雄虫含菌量对

饲养水稻品种的更换较雌虫敏感，感虫品种上的

ＴＮ１种群转移到抗性品种 Ｍｕｄｇｏ和ＡＳＤ７上，雄

虫含菌量显著降低；抗虫品种上的试虫转移到ＴＮ１

上，雄虫含菌量则显著增加。

7�３　讨论

7�类酵母共生菌与褐飞虱间是一种相互依存的共

生关系，自然界中尚未发现不含类酵母共生菌的褐

飞虱个体。人为地降低褐飞虱体内的类酵母共生菌

数量亦使得褐飞虱的生长发育延缓，存活率降

低 7�［１５］ 7�。陈法军等 7�［１９］ 7�通过对强迫饲养于抗性水稻

品种（ＩＲ２６、ＩＲ３６）上的褐飞虱连续３个世代的观察

发现，无论雌虫还是雄虫体内的类酵母共生菌数量

均显著少于感虫品种上的试虫；吕仲贤等 7�［１６-１７］ 7�亦发

现取食抗性水稻品种能显著降低褐飞虱体内共生酵

母菌的数量。而本研究结果并不完全一致。首先，

感虫品种上的褐飞虱ＴＮ１种群饲养于抗性水稻品

种Ｍｕｄｇｏ或ＡＳＤ７上１个世代后，仅褐飞虱雄虫的

7�共生菌数量明显降低，而雌虫含菌量未显著下降；其

次，在抗性品种上长期饲养（＞１１７代）的 Ｍｕｄｇｏ种

7�９４５ 7�孙佳音等：不同褐飞虱寄主种群类酵母共生菌形态和数量的比较
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群及ＡＳＤ７种群进一步证实，仅雄虫含菌量显著低

于ＴＮ１种群，雌虫含菌量无明显变化。此外，从类

酵母菌的大小来看，前人报道饲养于抗性水稻品种

ＩＲ２６和ＩＲ３６上的褐飞虱雌、雄虫体内类酵母菌的

长和宽均明显减小 7�［１９］ 7�，本研究结果亦不尽一致。在

7�抗性品种 Ｍｕｄｇｏ、ＡＳＤ７上，仅 Ｍｕｄｇｏ上的褐飞虱

类酵母菌菌体的长和宽显著小于 ＴＮ１试虫，而

ＡＳＤ７上褐飞虱体内菌体的长和宽均显著大于ＴＮ１

7�种群。这种差异可能源于所用抗性水稻品种的不

同，说明在抗性水稻品种的胁迫下，褐飞虱类酵母共

生菌的数量和菌体大小的变化可能因抗性水稻品种

而异。鉴于抗性品种ＩＲ２６、Ｍｕｄｇｏ均含抗虫基因

Ｂｐｈ１，ＩＲ３６、ＡＳＤ７则含抗虫基因ｂｐｈ２，水稻抗虫基

7�因与褐飞虱类酵母菌数量及形态的变化间似不存在

明显的对应关系。

7�本研究发现，褐飞虱不同寄主种群间，虽然雄虫

类酵母菌数量存在明显差异，但雌虫含菌量的差异

不明显，依据类酵母菌数量鉴别不同致害性褐飞虱

种群的可能性应该不大。类酵母菌大小在不同寄主

种群间的差异较明显，且这种差异受性别、翅型等因

素的影响小，而主要受不同寄主种群的影响，菌体

长、宽均呈 ＡＳＤ７种群 ＞ ＴＮ１种群 ＞ Ｍｕｄｇｏ种

群的趋势，菌体大小似可以用作判断不同褐飞虱种

群的重要依据。如何利用菌体的大小判别不同褐飞

虱致害性种群尚待进一步研究。
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