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昆虫触角转录组研究进展* 
谢翠琴**  聂红毅  苏松坤*** 
（福建农林大学蜂学学院，福州 350000） 

摘  要  昆虫通过信息交流感受内外坏境的变化，影响着昆虫定位、搜索食物源、寻找产卵地点和选择配

偶等行为。在昆虫中，触角分布着较多的嗅觉感受器，可以感知挥发性分子、气味和激素，是昆虫重要的

嗅觉器官，参与信息交流。综述和展望昆虫触角转录组的研究进展，有利于促进害虫管理、害虫防治和社

会性昆虫级型分化与劳动分工的研究，也能为昆虫触角后续研究和昆虫触角仿生的应用提供参考。 
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Advances in research on antennal transcriptome in insects 
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Abstract  The ability of insects to perceive and transmit information on environmental change influences important behaviors, 

including food source identification, oviposition site selection and mate choice. As the surface of insect antennae is covered 

with a number of sensillum that are devoted to the perception of volatile molecules, odor and hormones, antennae are a vital 

sensory organ and important for gathering environmental information. This study of antennal transcriptome not only can 

improve pest management, pest prevention, and our understanding of caste differentiation and division of labor in social 

insects, but also provide a reference for future research on insect antennae and the application of antennal bionics.  
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自然界中昆虫众多，它们依靠化学、视觉、

嗅觉、听觉和触觉等方式进行信息交流，适应环

境的选择。信息交流具有重要的作用，它可以促

进昆虫个体相互协作，也能提高昆虫求偶、觅食

和抵御天敌的能力，从而增强昆虫个体与群体的

生存和繁衍能力。触角是大多数昆虫的重要组成

部分，不仅拥有触觉、嗅觉和味觉的功能，还能

感受 CO2、温度和湿度等（沈杰等，2005）。随

着实验仪器和科学技术的逐步发展，昆虫触角的

研究也由最初的基本构造、外部形态、感受器分

类等方面，逐步过渡到生理生化、遗传和感受器

的内部组成和相关蛋白等方面；伴随着基因组被

测序的昆虫不断增多，在蛋白质组学和转录组学

等方面对触角展开大量的研究（肖波等，2009；

陶瑞松，2012；Liu et al.，2015；魏振鑫，2015）。

转录组学具有快速、费用较低和灵敏度高等特

点，因此更适合全面分析某些发育阶段或特殊功

能状态下基因的表达情况（张棋麟和袁明龙，

2013）。因此随着新一代测序技术的完善，越来

越多的学者采用转录组学研究昆虫，同时利用运

用转录组学研究昆虫触角的学者也逐渐增加。综

述昆虫触角转录组学的研究，有利于总结昆虫触

角化学感受蛋白，便于深入理解昆虫的感受系

统、进一步探索昆虫防治的新方法，为昆虫触角
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仿生和后续昆虫触角的研究提供参考。 

1  昆虫触角 

大多数昆虫都有一对触角，由柄节、梗节和鞭

节组成；柄节是触角基部的第一节，梗节是第二

节，鞭节是由若干鞭小节组成的。昆虫触角的形

态各异，例如蜻蜓的触角像羽毛、白蚁的触角像

念珠，主要分为刚毛状、丝状、念珠状、锯齿状、

双栉齿状、栉齿状、膝状、具芒状、环毛状、棒状、

锤状和鳃片状 12种（雷朝亮和荣秀兰，2003）。 

通过感觉评估环境对昆虫的生存和繁殖至

关重要，会直接影响昆虫的适合度。触角上分布

着众多的感受器，可以感知挥发性分子、气味和

激素，具有嗅觉、味觉、机械作用和感知温度与

湿度能力，因此触角是昆虫重要的感觉器官 

（Grosse-Wilde et al.，2011）；此外，一些昆虫

的触角拥有特殊的功能：如维持身体平衡、协助

呼吸和抱握雌性昆虫（雷朝亮和荣秀兰，2003）。

在昆虫触角众多功能中，嗅觉是其中最主要的功

能之一，因为其嗅觉感受器主要分布在触角上，

其次在下颚须和下颚唇上（王培丹等，2014）。 

昆虫触角鞭节上分布着大量的感受器，越往

端部每一亚节含有的感受器就越多，而柄节和梗

节上含有的感受器较少（那杰等，2008）。根据

感受器的形状特征分为毛形感受器、刺形感受

器、锥形感受器、腔形感受器、腔锥形感受器、

栓形感受器、钟形感受器、板形感受器、坛形感

受器、Böhm氏感受器、剑梢感受器等，其中与

嗅觉相关的有毛形感受器Ⅱ、锥形感受器、腔锥

形感受器、栓形感受器和板形感受器（马瑞燕和

杜家纬，2000）。昆虫经典感受器一般由表皮、

小孔、嗅觉神经元、鞘原细胞、毛原细胞和膜原

细胞构成；其中的嗅觉神经元是一种双极细胞，

一端浸没在感受器淋巴液中，另一端连接着触角

叶（Foret，2006）。 

探索昆虫触角是一个漫长的过程，早期，观

察触角的基本构造和形状后进行分类，然后利用

扫描电镜和透射电镜扫描和观察昆虫感受器的

外部形态和内部结构，进而对昆虫感受器进行命

名和归类；随后运用触角电位技术、单细胞电信

号记录技术、免疫电镜技术等技术研究感受器电

信号的变化（高泽正等，2006；陶瑞松，2012）。

随着分子技术的完善，昆虫嗅觉感受相关蛋白逐

步被研究，分析它们各自的结构与功能。伴随着

科学技术的发展与高通量测序技术成熟，如今许

多学者选择用新一代测序技术从整体水平上探

讨昆虫化学感受系统（Gu et al.，2014；Antony  

et al.，2016）。 

2  转录组 

转录组，广义上指在某些发育阶段或特殊功

能状态下特定细胞或组织中所有 RNA的总和，

包括核糖体 RNA（80%~90%，rRNA）、转运 RNA

（5%~15%，tRNA）、信使 RNA（2%~4%，mRNA）

和非编码 RNA（1%，ncRNA）；狭义上指所有

mRNA的集合（Costa et al.，2010）。转录组学

是从 RNA整体水平上研究细胞中基因转录情况

和转录调控规律的学科，即从 RNA水平研究基

因的表达情况（Wang et al.，2009）。经转录组学

研究，一方面能对基因表达情况进行注释，寻找

表达差异基因；另一方面也能可对基因进行功能

注释，如 GO和 KEGG分析。 

3  昆虫触角转录组 

3.1  昆虫触角转录组研究概况 

新一代测序技术的成熟，为昆虫触角转录组

学的研究提供了可能。对昆虫触角转录组的研究

比较迟，在 2011 年才有学者用量测序技术对昆

虫触角进行测序，此后利用转录组研究昆虫触角

的文献逐年递增（Allen and Wanner，2011）。从

2011—2015年共发表了 43篇昆虫触角转录组研

究的文献，至今年 3月又发表了 6篇，所以到目

前为止共发表了 49 篇与昆虫触角转录组相关的

文献，其中在 2015年发表的文献最多，共 19篇

（图 1），这些昆虫中包括鳞翅目、鞘翅目、膜

翅目、双翅目、直翅目和脉翅目，其中鳞翅目和

鞘翅目昆虫最多，其次为膜翅目昆虫（图 2）。 

纵观昆虫触角转录组文献，这些文献都对化

学感觉相关基因进行了较为全面的分析，主要涉

及生物防治害虫、基因性别特异性分布、化学感
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觉相关候选基因的筛选等方面（Mitchell et al.，

2012；Li et al.，2015a）。对触角化学感觉相关基

因中至少含有 OBPs（Odorant binding proteins，

气味结合蛋白），CSPs（Chemosensory proteins，

化学感受蛋白）和 ORs（Odorant receptors，嗅

觉受体）基因的文献中的化学感觉相关基因进行

列表发现，在大多数昆虫触角中 ORs 基因的数

量都高于 OBPs 基因的，通常有 10~40 个 OBPs

基因和 5~20 个 CSPs 基因，SNMPs 的基因数量

最少（表 1）。 
 

 
 

图 1  昆虫触角转录组文章的概况 
Fig. 1  Overview of insects transcriptome literatures 

 

 
 

图 2  已报道触角转录组的昆虫目分布图 
Fig. 2  Oder distribution  

of antennal transcriptome in insects 
 

3.2  转录组在昆虫触角研究中的运用 

昆虫感知环境中挥发性物质的信息传递过

程，是一个极其复杂的过程。例如，空气中的亲

脂性气味分子进入嗅觉感受器后与嗅觉感受蛋白

结合，被运送到嗅觉神经元的树突上与受体结合，

然后产生电信号，电信号又经层层传递至触角叶

的神经纤维小球中被整理输送到前脑，最后与其

它系统整合（Foret，2006；王培丹等，2014）。昆

虫在不断变化的环境中演化出复杂、高效化学感

受系统，在其生命活动中具有重要的作用。昆虫

可以依靠自身的化学感受系统感知外界环境的变

化，并对此做出生理或行为反应，会影响昆虫的

觅食、求偶和防御天敌等行为，也能调节种群密

度和协调社会性昆虫个体的工作等。化学感受过

程具有 OBPs、CSPs、ORs、GRs（Gustatory 

receptors，味觉受体）、IRs（Ionotropic receptors，

离子受体）、SNMPs（Sensory neuron membrane 

proteins，感觉神经膜蛋白）、PRs（Pheromone 

receptors，信息素受体）和ODEs（Odorant degradation 

enzyme，气味降解酶）等多种蛋白参与的过程（王

桂荣等，2004；王培丹等，2014）。触角上分布着

众多的感受器，是昆虫进行信息交流的媒介之一，

也是昆虫化学感受系统中的重要成员。 

3.2.1  对害虫生物防治的推动作用  触角是害

虫重要的嗅觉器官，决定着害虫选择寄主、寻找产

卵地点和配偶等。因此，一直以来，研究人员希望

通过触角研究为害虫生物防治提供理论依据。 

针叶林不仅具备高经济价值，而且拥有重大

的生态效益，而云南松毛虫 Dendrolimus houi和

思茅松毛虫 Dendrolimus kikuchii 是鳞翅目枯叶

蛾科的松毛虫，是我国南方针叶林的主要食叶害

虫。松毛虫严重影响针叶林的生长，甚至致死大

面积松林；此外松毛虫还具有毒毛，不仅能使人

感染“松毛虫”，还会污染水源（许国莲，2008）。

为寻求新方法控制云南松毛虫与思茅松毛虫，利

用转录组对比研究触角化学感觉相关基因的表

达差异，进而分析宿主定位能力差异的原因

（Zhang et al.，2014）。 

许多害虫损害农业和花卉业，例如分布于多

国的桔小实蝇，其宿主范围广，给果蔬业和花卉

业带来重大的经济损失（梁光红等，2003）。因

此对桔小实蝇的触角转录组分析，BdorOR13 和

BdorOR14 在雄性触角中高表达，BdorOR13、

BdorOR16 、 BdorOR18 和 BdorOR35 能 与

DmOR677聚为一类，说明这 4个受体可能感知

信息素的能力；在触角中表达丰富的 OBPs，

CSPs，ORs，IRs和 SNMPs在检测信息素和普通

气味中都具有重要的作用，有助于在分子水平理

解昆虫嗅觉和推进昆虫信息素在害虫防治中的

应用（Liu et al.，2016）。 

双委夜蛾Athetis dissimilis是一种新发现的农

作物害虫，缺少基因组信息，采用 RNA-Seq技术 
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表 1  昆虫触角主要化学感觉基因 
Table 1  Insect antennal major chemosensory genes 

基因数 Number of genes 
目 Oder 种 Species 

OBPs CSPs ORs IRs SNMPs

参考文献 
References 

亚洲玉米螟 Ostrinia furnacalis 23 10 56   Zhang et al.，2015a 

二化螟 Chlo suppressalis 26 21 47 20 2 Cao et al.，2014 

云南松毛虫 Dendrolimus houi 23 17 33 10 2 

思茅松毛虫 Dendrolimus kikuchii 27 17 33 9 2 
Zhang et al.，2014 

棉铃虫 Helicoverpa armigera 34 18 60 19 2 

烟草夜娥 Helicoverpa.assulta 29 17 64 19 2 
Zhang et al.，2015b 

烟草天蛾 Manduca sexta 18 14 47 6 2 Grosse-Wilde et al.，2011

鳞翅目 
Lepidoptera 

小地老虎 Agrotis ipsilon 33 12 42 24 2 Newcomb et al.，2014 

云杉八齿小蠹 Ips typographus 15 6 43 7 3 

中欧山松大小蠹 
Dendroctonus ponderosae 

31 11 49 15 3 
Andersson et al.，2013 

红脂大小蠹 Dendroctonus valens 21 6 22 3 4 Gu et al.，2015 

松墨天牛Monochamus alternatus 29 12 9 7 1 

花绒寄甲 Dastarcus helophoroides 23 7 1 1 4 
Wang et al.，2014 

铜绿异丽金龟 Anomala corpulenta 15 5 43 5 1 Li et al.，2015a 

猿叶虫 Colaphellus bowringi 26 12 43 9 4 Li et al.，2015b 

黄粉虫 Tenebrio molitor 19 12 20 6 2 Liu et al.，2015 

鞘翅目 
Coleoptera 

棕榈象 Rhynchophorus ferrugineus 38 12 77 10 6 Antony et al.，2016 

天牛肿腿蜂 Sclerodermus sp. 10 10 8 3 2 Zhou et al.，2015 

白蛾周氏啮小蜂 Chouioia cunea 25 11 80 10 1 Zhao et al.，2016a 

膜翅目 
Hymenoptera 

切叶蚁 Atta vollenweideri 8 13 70 7 2 Koch et al.，2013 

双翅目 
Diptera 

东方小实蝇 
Bactrocera dorsalis 

20 5 35 12 4 Zhao et al；2016b 

脉翅目 
Neuroptera 

中华草蛉 
Chrysoperla sinica 

12 19 37 64 - Li et al.，2015c 

“”表示在文献中没有提到相应基因的情况。 

“”means no mention of the corresponding genes in papers. 

 

研究其触角转录组，能促进化学交流系统的研

究。在前人研究中表明，糖和糖醇会影响植物宿

主的寻找和雌蛾的产卵行为（Lombarkia and 

Derridj，2008），在双委夜蛾中发现 5 个糖受体

（AdisGR1，AdisGR6，AdisGR7，AdisGR8 和

AdisGR94）和 2 个 CO2 受体（AdisGR3 and 

AdisGR93）基因，AdisOR3、AdisOR 6和 AdisOR 

14在雄性触角中高表达，而 AdisOR11是唯一一

个在雌和雄性触角中独特表达的受体，AdisOR11

可能参与雌性双委夜蛾检测它们自己的信息素；

4个 PRs可能与交配有关（Dong et al.，2016）。

这为控制双委夜蛾的研究提供重要的理论基础。 

以虫治虫是生物防治害虫有效的方法，其中

寄生蜂是专门寄生于其它昆虫内的蜂类，在防治

农业害虫方面得到广泛的运用，例如运用螟黄赤

眼蜂 Trichogramma chilonis 防治二化螟 Chilo 

suppressalis、管氏肿腿蜂 Scleroderma guani遏制

松褐天牛 Monochamus alternatus 和菜蛾绒茧 
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蜂 Apanteles plutellae 防治小菜蛾 Plutella 

xyllostella等（董本春等，2001；徐克勤等，2002；

Nishimura et al.，2012）。为更好地运用寄生蜂防

治害虫，研究人员通过寄生蜂的触角转录组深入

研究寄生蜂寻找宿主和产卵地点的机制。白蛾周

氏啮小蜂是内寄生黄蜂，能寄生于美国白蛾的幼

虫和蛹（杨忠岐，2000）。对白蛾周氏啮小蜂

Chouioia cunea 的转录组研究发现，8个 OBPs，

14个ORs，8个GRs，1个CSP，4个 IRs 和 1 SNMP

基因在雌性触角中特异表达，这些基因可能有助

于白蛾周氏啮小蜂寻找寄主和产卵地点（Zhao  

et al.，2016a）。大多数昆虫中有 50~200个 ORs

基因，ORs能提供产卵地点、食物源或种内交流

信息（Grosse-Wilde et al.，2011）。 

腰带长体茧蜂Microcentrus cingulum横跨欧

洲和亚洲，是亚洲玉米螟 Ostrinia furnacalis和欧

洲玉米螟 Ostrinia nubilalis的幼虫寄生天敌。通

过腰带长体茧蜂的触角转录组研究，发现 9 个

ORs基因，且大多数都在雌性触角中的表达高于

雄性的，这些 ORs 基因可能参与雌性寻找宿主

的行为（Ahmed et al.，2016）。菜蛾绒茧蜂是内

寄生蜂，是以十字花科植物为食的小菜蛾的天

敌，而雌性菜蛾绒茧蜂通过感知被小菜蛾感染的

植物释放出来的气味寻找宿主。雌性菜蛾绒茧蜂

触角中 OR2和 OR3基因显著高于雄性触角的，

这两个基因可能与雌性菜蛾绒茧蜂寻找宿主和

食物的行为有关（Nishimura et al.，2012）。 

3.2.2  对社会性昆虫级型分化与劳动机制的影

响  社会性昆虫有着明确的劳动分工，这是社会

性昆虫最主要的特征，是最主要的生态因子推动

力之一（Hölldobler and Wilson，1990）。劳动分

工建立在级型分化之上，级型分化的本质是非遗

传多型性，是一种表观遗传现象（Wilson，1980）。 

切叶蚁群落中有 3种级型蚂蚁分别是雄蚁、

蚁后和工蚁，工蚁中还有迷你（头宽≦0.8 mm）

和大型蚁（ ≦1.6 mm 头宽≦2.4 mm）两个亚级

型；不同级型的切叶蚁在群落中承担不同的工

作，雄蚁与处女蚁后交配后就死亡，而交配成功

的蚁后 

的生命可达至 15年以上，负责产卵；迷你蚁仅

限于在群内工作，而大型蚁承担采集工作，所以

采集工蚁（大型蚁）接触病原体的可能性比培养

真菌的工蚁（迷你蚁）大（Wilson，1980）。对

切叶蚁中的雄蚁、蚁后、迷你蚁和大型蚁的触角

转录组进行研究，发现血淋巴蛋白中的肽聚糖识

别蛋白家族在蚁后中的表达高于工蚁和雄蚁，植

物血凝素相关蛋白的基因在大型蚁中的表达高

于迷你蚁的，而植物血凝素和肽聚糖识别蛋白都

能激活酚氧化酶，在昆虫先天免疫中具有重要的

作用，蚁后的酚氧化酶的表达高于在雄蚁和工蚁

的，defensin在蚁后的表达高于在工蚁和雄蚁的，

hymenoptaecin在雄蚁中高表达，这些表达有差

异的免疫基因可能与劳动分工和级型分化有关。

OBP6、OBP8和 OBP9这 3个基因在所有级型中

表达都不同，也可能与切叶蚁的级型分化有关。

IR8a 在弓背蚁中雄蚁触角中表达丰富（Zhou 

et al.，2012），黑腹果蝇中 IR25a能与胺特异性

结合成二聚体，这可能与雄蚁感知性外激素有关

（Silbering et al.，2011），但目前其功能尚未研

究清楚，在切叶蚁中 IR25a 和 IR8a 在雄蚁中的

表达显著高于蚁后和工蚁的；印度跳蚁雄蚁中

R75u.2高表达（Zhou et al.，2012），而在切叶蚁

雄蚁触角中 R75u.1 高表达，而 IR93a 在迷你蚁

中高表达，因此 IRs对切叶蚁不同级型的蚂蚁来

说可能在嗅觉中具有潜在的特殊功能（Koch 

et al.，2013）。 

化学交流对蚂蚁这种真社会性昆虫复杂的组

织协调非常重要。CSP1在弓背蚁触角中的表达量

高，CSP1蛋白也是表皮碳氢化合物的载体，能运

输多种信息信号，有化学交流相关的功能（Ozaki  

et al.，2005）。近年来，通过基因组比较表明 CSPs

基因在蚂蚁中的多样性丰富，因此被认为 CSPs对

社会性昆虫很重要（Libbrecht et al.，2013）。用

RNA-seq 技术研究不同级型的（雄蚁、蚁后和工

蚁）日本弓背蚁触角，鉴定了 12个 CSPs基因，其

中的CjapCSP1和CjapCSP113这两个基因在雌性级

型蚁（工蚁和有翅蚁后）中显著高表达，而

CjapCSP12 基因在雄蚁中显著高表达，CjapCSP10

基因在生殖级型（雄蚁和有翅蚁后）中显著高表达，
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因此 CjapCSP1、 CjapCSP10、 CjapCSP12 和

CjapCSP13这 4个基因可能和级型分化有关（Hojo 

et al.，2015）。 

3.2.3  对人类疾病防治的贡献  有些害虫不仅

会危害人类的健康，甚至威胁人类的生命安全。

冈比亚按蚊又称非洲疟蚊通过传播疟疾，造成许

多儿童的死亡。至今没有疟疾疫苗问世，除一些

传统的防治方法外，尚无有效防治疟疾的方法

（李正西，2004）。多种因素影响着蚊虫寻找宿

主，但嗅觉起着关键的作用（Bowen，1995）。

An.  gambiae 高度嗜吸人血并以恶性疟原虫

Plasmodium falciparum为媒介传播疟疾的昆虫，

然而 An. quadriannulatus以脊椎动物、哺乳动物

为宿主，偶尔也以人为宿主，而且是耐恶性疟原

虫但不传播疟疾的按蚊。比较 An. gambiae和 An. 

quadriannulatus的触角转录组，Anopheles gambiae

鉴定出 75 个 ORs，61 个 GRs，46 个 IRs 和 80

个 OBPs 基因；An. quadriannulatus 中鉴定出   

74个 ORs，60个 GRs，43个 IRs和 75个 OBPs

基因，它们的化学感觉相关基因非常相似，与最

相近的共同祖先（The most common ancestor，

MRCA）对比，An. quadriannulatus增加的 3个

OBPs 和缺少的 2 个 OBPs 基因可能是导致 An. 

quadriannulatus 选择脊椎动物或其它哺乳动物

的原因；而 An. gambiae中增加的 5个 OBPs和   

3个 IRs可能致使An. gambiae高度偏爱以人为宿

主（Rinker et al.，2013），这为控制疟疾提供了

新思路。冈比亚按蚊需获得血后才能完成繁殖，

有报道称黄热蚊吸血后嗅觉反应能力会下降，推

测气味敏感的调节可能是蚊子需吸血后才能产

卵的一个普遍特征（Siju et al.，2010）。为了进

一步研究嗅觉相关基因表达和蚊子化学感知如

何引起传播疾病的行为，比较未饲喂血和吸过   

5次血的冈比亚按蚊的触角转录本，吸过 5次血

的冈比亚按蚊的触角转录本中发现除了 24 h，

50%的 AgObps的表达都下降了，并且在 24 h，

AgOrs45、 AgOr73、AgOr66 和 AgOr11 基因的

表达都显著增加，这些基因的变化可能与冈比亚

按蚊吸过血后嗅觉调节的行为有关，尤其是与选 

择产卵地点的行为相关。这为控制冈比亚按蚊提

供新方向。 

4  展望 

信息交流对昆虫非常重要，但目前尚未完全

研究清楚，特别要加强对昆虫嗅觉系统的探讨。

以嗅觉为基础，研发合成能吸引害虫的信息素，

干扰害虫寻找宿主、配偶和产卵地点。昆虫触角

上分布着成千上万个感受器，能感受环境中各种

挥发性气味分子，赋予了昆虫灵敏的嗅觉，而且

昆虫可以通过学习识别新的气味，具有可塑性。

因此，可深入研究昆虫触角，推进触角仿生的研

究，发明识别特定气味灵敏的元器件，这样的元

器件能用于军事和医学，如检测炸药、寻找尸体

和诊断疾病等。 
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