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摘要 

昆蟲擁有豐富的昆蟲微生物資源，這些微生物可以幫助宿主分解食物、降解來自環境中的化合

物、合成一些必需營養或抵抗病菌的物質等，具有廣泛的應用價值。已有多篇研究證實，於昆蟲腸道

中共生之微生物可間接或直接影響宿主的健康狀況。本研究室主要進行蜂類 (西方蜂、東方蜂、熊蜂、

無螫蜂等) 生物學研究，其中針對蜂腸道微生物進行分離，並分析微生物對於蜂之生理影響，本文特

別介紹從本土熊蜂腸道分離出之腸膜明串珠菌 (Leuconostoc mesenteroides) 之特性、其發酵菌液

對蜂基因表現之影響和該菌於蜂群之擴散現象；此外我們同時衍伸介紹常見的雙翅目和半翅目昆蟲

之微生物研究。 

 

關鍵詞：微生物、雙翅目、半翅目、蜜蜂。

 

前言 

 

昆蟲是世界上物種數量最多、個體數量最大、生

活方式最多樣的生物，因此造就多樣性的微生物與其

共生，這些微生物可以幫助宿主分解食物、降解來自

環境中的化合物、合成一些必需營養或抵抗病菌的物

質等，具有廣泛的應用價值 (Engel & Moran 2013; 

Beemelmanns et al. 2016; Berasategui et al. 2016; 

Jing et al. 2020)。許多昆蟲已經被大量飼養成為我們

農業經濟的重要一環，如下：(1)做為可食性動物飼料

使用，例如：蟋蟀  (cricket)、麵包蟲  (Tenebrio 

molitor, mealworm)、黑水虻 (Hermetia illucens, 

black soldier fly) 、 家 蠅  (Musca domestica, 

housefly) 等，(2) 蜂產品和農作物授粉使用，例如：

西方蜂 (Apis mellifera)、東方蜂 (Apis cerana)、無

螫蜂亞科  (Meliponinae) 和熊蜂  (Bombus spp.) 

等，(3)做為天敵使用，例如：菸盲椿象 (Nesidiocoris 

tenuis) 、 蚜 繭 蜂 科  (Aphidlidae) 、 龜 紋 瓢 蟲 

(Propylea japonica)、基徵草蛉 (Mallada basalis) 

等，昆蟲於大量飼養的過程會遭遇病原菌和宿主營養

的問題，因此各昆蟲的腸道益生菌種類已被廣泛探討，

其中以蜜蜂腸道菌種類以及其功能開發最深入 

(Jung et al. 2014; Kwong & Moran 2016; Smith et 

al. 2017; Park et al. 2019; Klammsteiner et al. 2020; 

Shan et al. 2021)。 

現今聯合國糧食及農業組織  (Food and 

Agriculture Organization of the United Nations, 

FAO) 和 世 界 衛 生 組 織  (World Health 

Organization, WHO) 將益生菌定義為「足量使用的

情況下，可改善宿主腸內微生物相之平衡，並對宿主

健康有益的單種或多種混合之微生物」，活的微生物於

生物體皮膚、腸道及生殖道等環境定殖，沒有致病性

且能與致病微生物競爭，便有潛力成為益生菌。益生

菌對人類常見的益處有腸胃道保健、減緩過敏、生殖

道保健、調節血糖及改善免疫力等  (FAO/WHO, 

2001)。 
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以人類腸道而言，腸道負責消化食物並經由上皮

細胞運輸營養物質至全身，提供生存所需要的能量。

在消化過程中，腸道共生菌群提供膳食營養，並刺激

細胞更新、黏膜形成和蠕動來發揮腸道屏障功能，且

健康的微生物群還可以抵抗入侵病原菌 (Boleij & 

Tjalsma 2012)。已有多篇的研究證實，於宿主腸道中

共生之微生物可間接或直接影響宿主的健康狀況，當

腸道菌群多樣性降低或致病菌入侵嚴重時，甚至會造

成人類的罹癌 (Boleij & Tjalsma 2012)、慢性腎臟病 

(Sampaio-Maia et al. 2016)、精神疾病 (Sherwin, 

Dinan et al. 2018)，因此腸道共生菌成為改善宿主體

質的研究焦點。以昆蟲而言，腸道微生物可協助宿主

降解腸道食物，供給營養給昆蟲；另外，也可釋放代

謝物提供給昆蟲，影響昆蟲生理；目前已有研究證實

移除腸道內共生菌會使昆蟲無法生存  (Douglas 

2014)。 

昆蟲的消化道基本結構在不同的種類中是相似的，

分為前腸  (foregut) 、中腸  (midgut) 與後腸 

(hindgut) 三個部分 (圖 1) (Engel & Moran 2013)，

前腸通常負責暫時儲存或磨碎食物；中腸為主要行消

化吸收的部分，有一個由上皮細胞分泌的圍食膜 

(peritrophic matrix) 的構造，會不斷地脫落更換，圍

食膜使微生物與上皮細胞不會直接接觸；後腸為大部

分微生物菌群定殖處；昆蟲的馬式管 (Malpighian 

tubules )，位於中後腸的交界處，為後腸前端的延伸，

延伸至體腔中吸收廢物。後腸含有含氮廢物及食物代

謝物，為腸道共生菌創造生存環境，有一些昆蟲的後

腸也有吸收養分的功能，例如：某些蟑螂的後腸壁包

含細胞間通道，營養物質，包括共生菌產生的脂肪酸

和胺基酸，可從後腸腔送至血淋巴  (Cruden & 

Markovetz 1987; Zurek & Keddie 1996)。昆蟲的共

生微生物甚至可以透過卵殼或雌蟲分泌於卵上的物質

進行垂直傳播 (Engel & Moran 2013)。昆蟲的前腸

和後腸會隨著蛻皮一同脫落，而中腸的圍食膜更換會

使所包含之物質被清除，因此有研究團隊透過蚊子發

育時的腸道微生物定殖狀況，發現蛻皮會導致腸道細

菌幾乎完全被清除 (Moll et al. 2001)。有一些昆蟲演

化出可幫助微生物持續存在腸道中的空間 (crypts or 

paunches)，例如：某些植食性的異翅亞目昆蟲在中

腸有特化的隱窩、高等白蟻於後腸分為兩腔室，前端

為特化的發酵區等(Engel & Moran 2013)。 

據統計，昆蟲腸道含有的微生物是昆蟲總細胞的 

10 倍 ，微 生 物 基因 是 動物 基 因 的  100 倍  

(Rajagopal 2009)。微生物於環境中透過食物、糞便

或卵殼進入消化道定殖於昆蟲腸道，並在消化和新陳

代謝中發揮重要作用，目前已知其中一些共生菌對宿

主為有益的益生菌，例如: 白蟻腸道中的微生物可以

幫助分解纖維素 (Breznak 2000; Noda et al. 2018)，

並代謝產生醋酸、二氧化碳及氫氣，可供白蟻作為能

量來源使用，還可幫助固氮作用 (Lilburn et al. 2001)；

蟑螂為雜食性的昆蟲，其腸道菌相可隨著攝食不同食

物而改變，幫助其代謝不同的食物(Jahnes & Sabree 

2020)，且若是移除其腸道菌，會造成其高死亡率、生

長緩慢、繁殖能力下降 (Brooks & Richards 1955)；

黑水虻的幼蟲可透過腸道菌將有機廢棄物轉化為高價

值的生物質 (biomass)，而其腸道微生物可以幫助轉

化更多營養物質或更容易吸收養分，使其體重及蛹長

增加 (Callegari, Jucker et al. 2020)，證實共生菌幫

助黑水虻；中華瘧蚊 (Anopheles sinensis) 腸道中分

離到黏質沙雷氏桿菌 (Serratia marcescens Y1)，發

現可以透過調控中腸基因增強免疫反應，幫助其宿主

抵抗瘧原蟲感染 (Bai, Wang et al. 2019)；黑斑土椿

象 (Parastrachia japonensis) 為亞社會性昆蟲，其

若蟲食性專一，需透過雌蟲帶回青皮木 (Shoepfia 

jasminodora） 的核果餵食，此種植物結果期僅於 6

月的 2個星期，因此黑斑土椿象成蟲後便進入冬眠期，

可長達 8-20 個月，冬眠期間他們透過腸道共生菌進

行尿酸回收利用，作為合成胺基酸的原料，若是將共

生菌移除，其體內胺基酸含量便明顯降低，其共生菌

中含有合成硫胺素和類胡蘿蔔素的基因組，表示其可

能具有幫助宿主抗氧化和避免  DNA 損傷功能 

(Mondal et al. 2020)。 
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圖 1. 不同昆蟲之腸道示意圖。(a) 昆蟲典型之腸道結構：前腸、中腸及後腸；中腸有圍食膜 (虛線)，(b) 鱗

翅目：幼蟲，(c) 雙翅目：果蠅，(d) 膜翅目：蜜蜂。黑色點為腸道菌分布位置。(引用並修改自 Engel 

& Moran 2013) 

Fig. 1. Schematic diagram of the intestines of different insects. (a) typical insect intestinal structure: 

foregut, midgut and hindgut; midgut has peritrophic membrane (dashed line), (b) Lepidoptera: 

larva, (c) Diptera: Drosophila, (d) Hymenoptera: bees. The black dots are the distribution locations 

of intestinal bacteria. (Adapted from Engel & Moran 2013).  

 

 

昆蟲微生物研究- 雙翅目、半翅目、蜜蜂 

 

(一)雙翅目昆蟲 

雙翅目昆蟲中，果蠅、蚊子、家蠅由於與人類生

活範圍接近、頻繁觸及，經常成為許多學門的研究對

象，而這些昆蟲的微生物共生菌群，也引起了部分學

者的深入探討。腸道共生菌影響雙翅目昆蟲的行為及

生理的例子相當多，其中較為有名的例子為兩種共生

菌 (Acetobacter pomorum, AP) 及 (Lactobacillus 

plantarum, LP) 對黑腹果蠅繁殖行為的影響 

(Erkosar et al. 2013; Morimoto et al. 2017)。AP 和

LP 兩種共生菌為黑腹果蠅腸道內常見的共生菌種，對

於果蠅在各發育階段的生長皆具有非常顯著的效益，

例如：LP 藉由調節激素合成路徑上的 TOR pathway，

以影響宿主蛻皮激素表達量，可幫助黑腹果蠅幼蟲度

過營養不足的逆境，亦可以調控宿主對胺基酸的食慾，

直接提升果蠅的生理健康 (Shin et al. 2011; Storelli 

et al. 2011; Leitão-Gonçalves et al. 2017)。然而最

為特別的是 AP和 LP對果蠅的交配偏好及後代影響，

過往文獻指出，果蠅會偏好與腸道共生菌組成較接近

的個體交配 (Erkosar et al. 2013)，並且有 LP 共生的

雄 性 較 AP 共 生 的 雄 性 能 交 配 更 長 的 時 間 

(Morimoto et al. 2017)，同時，與 LP 共生雄性交配

後的雌性，在產生後代的數量上也較多；另外，皆具
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AP共生的雌雄果蠅，在交配後所產生的後代雌性個體

體重會明顯較低，即為生理表現較差。這些共生菌種

導致果蠅繁殖利益上的差距，也使得研究果蠅的學者，

在人工飼料上需將飼料所含菌種列為重要的參考條件。 

在蚊子的共生菌案例中， Asaia 屬的細菌在蚊子

體內共生的比例非常高，在腸道、唾腺以及雌性的生

殖系統，比例分別為 41%、25%以及 20%，顯著的比

例加上特殊的分布位置(唾腺及性腺)，使此屬菌對蚊

子的生理影響以及拮抗瘧原蟲的能力上受到學界許多

關注 (Favia et al. 2007)。此菌已被證實可透過影響蚊

子免疫及營養相關基因的表達而延長蚊子各生活史之

存活率、壽命和幼蟲之化蛹成功率 (Mancini et al. 

2020)。另外，研究發現該菌可刺激瘧蚊免疫基因，提

升主要控制蟲體中腸上皮細胞之瘧原蟲囊體數量的

TEP1 及 LRIM1 基因，以及負責蟲體內微生物群平衡

的 C 型凝集素基因 CTL4 的表達，從而抗瘧原蟲 

(Bassene et al. 2019; Cappelli et al. 2019)。 

家蠅的腸道菌群隨著不同成長階段而有顯著的差

別。卵期具有相當高多樣性的菌種，這些菌群被推測

應可以提供剛孵化的幼蟲初階的養分，並減少營養不

足所可能導致的同類相食 (Lam et al. 2009)；在幼蟲

期間，腸道菌群的組成多樣性會隨著齡期而增加，剛

孵化的 1 齡幼蟲，腸道菌群 99%以上皆為 Weissella 

屬 菌 ， 而 發 育 至 2 齡 幼 蟲 時 ， 菌 群 中

Stenotrophomonas 屬, Bacillus 屬和 Lactococcus 

屬菌的比例會明顯上升，Ochrobactrum 屬、

Pseudochrobactrum 屬和 Paenochrobactrum 屬

等紅螺菌目以及 Lactococcus屬等醋酸菌的菌種則會

開始出現於 3 齡幼蟲期間。在整個幼蟲成長至成蟲的

過程，被偵測出的 OTUs 量從 1 齡幼蟲的 40 至成蟲

的 200 單位，2 齡幼蟲後的腸道菌群組成會隨時間有

較大的改變，而不同世代成蟲間腸道菌群的組成也相

當不同。目前推測這些齡期內以及齡期間的共生菌種

差異，來自於兩個方面。不同世代間成蟲菌群的差別

被認為與成蟲獲得營養的媒介有相當大的關聯，包括

成蟲的生長環境、食物來源以及經常接觸的家畜種類

不同 (Zhao et al. 2017; de Jonge et al. 2020)。幼蟲

至蛹期間的菌群則與營養代謝途徑的明顯改變有關，

隨著齡期的增長，碳水化合物代謝相關基因的表達會

愈加明顯，而蛹期的胺基酸代謝則會比幼蟲期高出許

多 (de Jonge et al. 2020)。這些代謝需求以及個體發

育上的改變，與宿主體內的共生菌群變化趨勢相關，

雖然其中細部的機制仍未被深入探討，但己足夠做為

共生菌群對家蠅生長影響的間接證據。 

在上述的 3 種雙翅目昆蟲及其共生菌的案例中，

可以發現微生物共生菌群對宿主的影響層面極廣。於

基因層面，共生菌的參與影響了許多宿主基本代謝以

及免疫相關基因的表達 (Grogan et al. 2021)；於生

長及發育方面，微生物在昆蟲體內幫助食物的代謝進

行，提升了宿主的存活率，影響範圍甚至可擴展到生

活史的長短 (Grogan et al. 2021)；於行為方面，黑腹

果蠅共生菌造成其繁殖行為的偏好外，也會刺激果蠅

的取食 (Grogan et al. 2021)。共生菌群在雙翅目昆

蟲的研究，直接證明了這些昆蟲的存活、行為、繁殖

等多方面，不僅與其本身相關，亦須考量到在其體內

的微生物所可能帶來的利益或是影響，而對於我們人

類而言，這些研究更可以提供我們在應用上不同的想

法，例如以基因轉殖的手段，將帶有可表達抗瘧原蟲

基因的質體植入瘧蚊共生菌 Asaia 屬中，藉由其於蚊

子體內大量的複製來達到殺死瘧原蟲的效果 

(Grogan et al. 2021)。這些學術及應用上的高價值，

使得微生物共生菌群在雙翅目昆蟲的研究上不得忽視。  

 

(二)半翅目昆蟲 

半翅目 (Hemiptera) 的昆蟲包含植食性椿象、

蚜蟲，或具有傳播植物病原細菌、病毒能力的粉蝨、

葉蟬等重要農業經濟害蟲。部分植食性半翅目昆蟲具

有懷菌細胞如蚜蟲、粉蝨和葉蟬，可與特定共生菌行

專性共生 (obligate symbiosis)，其提供宿主必需胺

基酸或維生素；然植食性椿象大多缺乏懷菌細胞，其

專性共生菌多存在中腸的後半部。椿象的專性共生菌

經由卵巢以多種形式進行垂直傳播，如：紅椿象
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(Pyrrhocoris apterus) 的 專 性 共 生 菌

Coriobacterium glomerans 會附著於卵表面；若蟲

孵化時，藉由接觸卵表面而獲得共生菌 (Kaltenpoth,  

et al. 2009)；而在椿象科 (pentatomid) 的雌成蟲的

中腸後部具有數個隱窩 (crypt)，稻綠椿象 (Nezara 

viridula) 雌成蟲即可從隱窩中釋放出其共生菌於中

腸中，再藉由排泄作用使共生菌由肛門轉移至卵表面

進行水平傳播  (Prado et al. 2006) ；龜蝽科 

(plataspid) 的Megacopta punctatissima會於產卵

時排出含有共生菌的囊狀構造 (symbiont capsules)，

待若蟲孵化後會藉由取食膠囊獲取共生菌 (Fukatsu 

& Hosokawa 2002)；另一種特別的垂直傳播方式則

是透過凝膠狀的介質，異尾椿科 (Urostylididae) 椿

象的共生菌  Candidatus Tachikawaea gelatinosa 

透過凝膠狀的介質附著於卵殼上，初孵化的若蟲藉由

取食膠狀物同時獲得共生菌與必需胺基酸 (Kaiwa et 

al. 2014)。共生菌於族群中的水平傳播也在特定椿象

中被發現，如：Burkholderia 主要儲藏於中腸的隱窩

中，仰賴宿主以水平傳播進入中腸中  (Kikuchi & 

Yumoto 2013)。 

植食性椿象因為宿主食性單一，多和特定共生菌

形成互利共生關係，腸道共生菌提供營養方面的功能，

如：龜蝽科 (plataspid) 的 M. punctatissima 椿象 

和其專一性腸道共生菌 Ishikawaella spp. 的相關研

究中，移除共生菌會使若蟲發育速度下降和死亡率提

高，證實 Ishikawaella spp.合成宿主食物中缺乏的必

需胺基酸和維生素 (Nikoh et al. 2011)；而褐翅椿象 

(Halyomorpha halys) 其 體 內 共 生 菌 Pantoea 

carbekii 可以提供宿主必需胺基酸和維生素，使其可

以適應許多不同寄主作物 (Kenyon et al. 2015)。除

了常見的營養方面的功能，共生菌在椿象體內也提供

其他方面的功能，例如：存在於點蜂緣蝽 (Riptortus 

pedestris ) 中腸後部的 Burkholderia具有降解殺蟲

劑的功能  (Kikuchi et al. 2012)，同時存在雌成蟲體

內的 Burkholderia 也會提升椿象體內特定的青春激

素 juvenile hormone)，具有調節雌蟲產卵的重要功

能 (Lee et al. 2019)。 

 

(三)蜜蜂 

蜜蜂 (Apis mellifera) 於自然生態上扮演重要的

授粉角色。牠不但是農業上最重要的幫手，對全球農

作物的產值貢獻高達 2000 億美金以上 (Gallai et al. 

2009)，而其產物如蜂蜜、蜂王乳與蜂膠等也常被用於

我們日常生活中。但由於氣候、環境變遷劇烈導致蜂

群健康受到挑戰，許多策略，例如：優化環境，減少

農藥使用、增加多樣性蜜粉源植物、開發高營養蜂糧，

以及腸道菌開發等被應用於改善蜂群健康。 

環境中的花蜜、花粉和水為蜜蜂獲取腸道微生物

菌相的來源，腸道微生物可以影響蜜蜂營養、免疫等

基因的表達；以及營養物質的吸收。蜜蜂腸道以昆蟲

腸道前、中、後腸來定義，這三個部分皆有菌落的分

佈，前腸是蜜曩，用於儲蜜，因此該部位菌落是依環

境蜜源微生物而有所變化，所以菌種與菌數量變化很

大；至於中腸與後腸之菌種數高達兩萬種，且擁有108

以上的菌落(Rangberg et al. 2012; Katsnelson 2015; 

Moran 2015)。美國德州大學Moran研究團隊利用次

世代定序分析 (next generation sequencing, NGS)

解析蜜蜂腸道菌落組成，最常見的細菌種類有乳酸菌、

醋酸菌、桿菌與鏈黴菌，以及兩種常見於蜜蜂腸道之

厭氧菌Snodgrassella alvi 和Gilliamella apicola等，

它們所扮演的角色功能眾多 (Kwong & Moran 2016; 

Anderson & Ricigliano 2017; Bonilla-Rosso & 

Engel 2018)，例如：可以幫助蜜蜂消化，增加體重

(Zheng et al. 2017)、轉化有毒糖類 (Zheng et al. 

2016)，提升宿主免疫力 (Kwong et al. 2017)等；就

目前最新的蜜蜂腸道菌相研究可知花粉到中後腸時，

花粉上的糖與細胞壁成份  (pectin) 會被細菌G. 

apicola所代謝，經代謝所形成的有機酸則可再被吸附

於腸道的細菌Snodgrassella alvi再次代謝，最後剩餘

的花粉粒到後腸末端時，則由乳酸菌屬的菌進行代謝

分解 (Bonilla-Rosso & Engel 2018) (圖2)。 
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圖2. 蜜蜂腸道之微生物菌相活動，引用自Bonilla-Rosso & Engel 2018。 

Fig. 2. Microbial activity in the intestines of bees. Adapted from Bonilla-Rosso & Engel, 2018. 

  

 

蜜蜂食物中含有多種醣類，其中如：阿拉伯糖  

(arabinose)、木糖 (xylose)、半乳糖 (galactose)、

甘露糖 (mannose)、蜜二糖 (melibiose) 和棉籽糖 

(raffinose) 等，蜜蜂無法將其代謝 (Barker & Lehner 

1974)，而其腸道菌如：G. apicola、F. perrara、

Lactobacillus Firm-4、 Lactobacillus Firm-5及 B. 

asteroides等可協助蜜蜂代謝  (Kwong & Moran 

2016)。透過某些乳酸菌菌種的全基因解序，可發現該

類菌有許多參與糖攝取的磷酸轉移酶系統的基因組 

(Ellegaard et al. 2015; Kwong et al. 2014)；B. 

asteroides 和 Lactobacillus Firm-5 具有用於合成

和利用海藻糖的基因組，海藻糖為昆蟲用於能量儲存

的醣類。Bifidobacterium spp.及Lactobacillus spp. 

通常具有蜜蜂缺乏的負責糖合成和降解的基因

(Ellegaard et al. 2015)。 

除了營養代謝之外，越來越多研究也發現腸道細

菌可以抑制病菌--病毒、細菌、真菌等的生長，例如：

美國Dr. Jay Evans研究團隊發現S. alvi 可藉由促進蜜

蜂免疫系統達到有效抑制病毒增生  (Katsnelson 

2015)；阿根廷研究團隊發現蜜蜂腸道中的Bacillus 

subtilis可以有效抑制美洲幼蟲病病原菌的生長 

(Sabate et al. 2009)；美國Dr. Vanessa Corby-Harris

研究室發現 P. apium可以有效抵抗微粒子病

(Corby-Harris et al. 2016)；沙烏地阿拉伯研究團隊

發現B. subtilis與一個螢光假單胞菌 (Pseudomonas 

fluorescence) 可有效抑制白堊病的發生(Omar et al. 

2014)。 

我們在4年前也開始投入本土西方蜂、熊蜂腸道

菌的篩選和特性探討，已獲得數株具有開發潛力菌種，

本 報 告 以 腸 膜 明 串 珠 菌  (Leuconostoc 

mesenteroides)  進行簡略介紹。該菌已被美國FDA

認為是一般公認安全 (generally recognized as safe, 

GRAS) 的菌株，也被歐盟列在最新的安全資格認定 

(gualified presumption of safety, QPS) 列表中，且

臺灣行政院農業委員會亦公告該菌「可用於供給家畜、

家禽、水產動物之飼料添加物中」。我們所分離的該株

菌具有很好的耐糖滲透壓 (50% sucrose solution) 、

耐酸 (pH5.0)、可代謝多種醣類，其中還包含對蜜蜂
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有毒的醣類，如：阿拉伯糖、木糖、半乳糖、甘露糖、

蜜二糖和棉籽糖等、產多種有機酸，例如：蘋果酸 

(malic acid)、乳酸 (lactic acid)、醋酸 (acetic acid) 

和 檸 檬 酸  (citric acid) 等 、 產 胞 外 多 醣 體 

(exopolysaccharide, EPS)、抑制病原菌美洲幼蟲病原，

以及發酵液經蜜蜂取食後，可刺激蜜蜂之營養和免疫

基因表達；此外，該菌經冷凍乾燥後，菌粉仍有高活

菌數；藉此菌粉添加入糖水中，餵食蜂群，發現該菌

可於一天內擴散至每一個蜂個體，且腸道菌數於5天

內可維持在108以上，而以總菌量來看，總量菌變化幅

度不大，該研究成果已投稿，正審查中 (Huang et al. 

2021)。根據英國蜜蜂研究團隊分析健康蜂群和不健

康蜂群之腸道菌菌相組成，發現健康蜂群腸道菌相有

高比例Leuconostoc屬的菌，因此他們推測該屬的菌

可做為蜂群健康指標 (Budge et al. 2016)。我們也因

此對於L. mesenteroides作為蜜蜂益生菌極具信心。 

 

展望 

 

昆蟲微生物的研究日漸受到重視，除了了解昆蟲

腸道及體腔之菌相組成外，其共生機制及對昆蟲生理

及行為的影響都是熱門的研究方向，甚至亦有些微生

物應用正在進行，例如：昆蟲病原菌開發成防治害蟲

之生物製劑、添加益生菌於食物中，促進授粉昆蟲健

康等。鑒於高多樣性的昆蟲微生物種類和功能，實有

必要投入更多資源挖掘此天然微生物寶庫，該昆蟲微

生物應用範圍除了害蟲防治 (降低農藥使用)、促進經

濟昆蟲飼養健康，尚可應用到分解廢棄物、食品處理

等領域，可進一步降低化學處理所帶來的環境副作用，

而達到與符合目前全球追求的綠色永續循環經濟目標。 
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Abstract 
 

Insects have rich microbial resources. These microbes from insects can help the 

host decompose food, degrade compounds from the environment, synthesize some 

essential nutrients or resist pathogens, and have a wide range of potential applications. 

Many studies have confirmed that the microorganisms in the intestinal tract of insects 

can indirectly or directly affect the health of the host. The researches in our laboratory 

mainly focus on biology of bees, including honey bees, bumble bees and stingless bees, 

in which the intestinal microbes of bees are isolated and the physiological effects of 

microbes on bees are analyzed. One of the isolated bacteria, named Leuconostoc 

mesenteroides isolated from the gut of bumble bee was introduced and shown the 

characteristics of L. mesenteroides, the effect of its fermentation broth on gene 

expression of bees and the spread of the bacteria in the colony in this article. 

Additionally, we also introduced the microbial researches from insects of Diptera and 

Hemiptera.  
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