
  
 

应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology    2017, 54(5): 693704.    DOI: 10.7679/j.issn.20951353.2017.085 

 

                           

*资助项目 Supported projects：国家自然科学基金面上项目（31472047）；国家自然科学基金青年基金项目（31601875） 

**通讯作者 Corresponding author，E-mail：Wangxh@ioz.ac.cn 

收稿日期 Received：2017-07-16，接受日期 Accepted：2017-09-10 

 

 

中国昆虫基因组学的研究进展* 
侯  丽 1  詹  帅 2  周  欣 3  李  飞 4   王宪辉 1** 
（1. 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； 

2. 中国科学院上海生命科学研究院，植物生理生态研究所，上海 200032；  

3. 中国农业大学，昆虫学系，北京 100193；4. 浙江大学，昆虫科学研究所，杭州 310058） 

摘  要  随着测序技术的革新和多种组学综合分析方法的应用，昆虫基因组学研究领域得到了迅速的发
展。目前，我国昆虫学家已经发表了家蚕 Bombyx mori、小菜蛾 Plutella xylostella、飞蝗 Locusta migratoria、

榕小蜂 Ceratosolen solmsi、褐飞虱 Nilaparvata lugens、柑橘凤蝶 Papilio xuthus、烟粉虱 Bemisia tabaci等

多种昆虫基因组图谱，同时在比较基因组学、功能基因组学、生物信息学以及基因编辑等研究领域也取得

了突出的成绩。本文主要综述了近五年我国昆虫基因组学的重要进展，并提出了未来在数据分析、团队合

作和基因操作等领域面临的挑战。 
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Abstract  With the advent of next-generation sequencing, insect genomics has undergone rapid development in recent 

decades triggered by the systematic analysis of insect genomes, transcriptomes, proteomes, and other cellular components. 

Several of important insect species have recently been sequenced, including Bombyx mori, Plutella xylostella, Locusta 

migratoria, Ceratosolen solmsi, Nilaparvata lugens, Papilio xuthus, and Bemisia tabaci. Meanwhile, great advances have been 

made in research on comparative genomics, functional genomics, bioinformatics and databases, and genomic editing. This 

paper summarizes recent progress in insect genomics over the past five years in China. We also discuss the challenges, 

opportunities, and emerging trends in insect genomics.  

Key words  whole genome sequence, comparative and systematic genomics, functional genomics, bioinformatics, database 

昆虫作为世界上最大的动物群体，物种多样

性丰富多彩。二代测序技术的快速发展，已经使

得 100多种昆虫完成全基因组测序。目前，昆虫

基因组学已经成为昆虫学科的重要组成部分，是

当前昆虫学领域发展迅速的前沿分支。近 5年来，

我国多种重要昆虫全基因组测序完成，功能基因

组、进化基因组、生物信息学和基因组编辑等领

域发展迅速。我国昆虫学家于 2014年正式成立中 

国昆虫学会昆虫基因组学专业委员会，并成功举

办三届“国际昆虫基因组学研讨会”。本报告主要

以我国 2012—2016 年的代表性研究进展做一概

述，并探讨昆虫基因组学未来的战略发展方向。 
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1  昆虫 De novo 基因组测序和分析 

随着以 Illumina平台为代表的高通量测序技

术飞速发展，生命科学的研究思路已被彻底改 

变，各种组学水平的大数据有力地推进了各领域

的发展。我国各昆虫物种的传统优势团队也陆续

启动、并完成了一系列重要昆虫物种的基因组项

目，极大推动了我国昆虫学的发展。 

1.1  小菜蛾基因组研究 

小菜蛾 Plutella xylostella属鳞翅目菜蛾科，

是危害十字花科蔬菜的一种重要的世界性害虫。

20世纪 50年代发现小菜蛾对双对氯苯基三氯乙

烷（DDT）产生抗性；同时小菜蛾还是第一种被

发现对苏云金芽孢杆菌（Bt）毒素产生抗性的昆

虫，目前已经对所有类型的杀虫剂产生耐药性 

（Heckel et al.，1999）。福建农林大学尤民生团

队克服了小菜蛾基因组高度杂合的天然属性，公

布了约为 343 Mb的高质量小菜蛾基因组，其中

scaffold N50达到 737 kb，预测编码 18 071个基

因 （You et al.，2013）。转录组分析显示气味化

学感应、食物消化和代谢解毒的相关基因倾向于

幼虫期表达；而硫酸酯酶修饰因子 1（SUMF1）

和硫代葡萄糖苷硫酸酯酶（GSS）存在共表达，

这可能有助于小菜蛾取食十字花科植物。此外，

小菜蛾的 ABC 转运载体、细胞色素 P450 等 4

个解毒基因家族存在明显的基因扩增，可能在其

应对寄主的次级代谢产物中发挥关键作用。这些

证据揭示了小菜蛾与十字花科植物协同进化及

其抗药性的生物学基础。小菜蛾基因组是第一个

鳞翅目害虫的基因组，它的完成奠定了我国在害

虫研究领域的国际领先地位。 

1.2  榕小蜂基因组研究进展 

榕树-榕小蜂是最古老也是最经典的植物-昆

虫共生系统之一。在长期的协同进化过程中，榕

小蜂为了适应榕果内黑暗封闭的生活环境，在形

态结构和生理特性上均发生了一定的变化（Cook 

and Rasplus，2003）。中国科学院动物研究所黄

大卫研究员团队通过解析榕小蜂 Ceratosolen 

solmsi的基因组，揭示该榕小蜂与对叶榕专性共

性、雌雄异型等特性的分子机制（Xiao et al.，

2013）。通过对 C. solmsi进行基因组深度测序和

de novo组装，研究人员拼接得到 278 Mb参考基

因组序列，注释出 11 412 个编码基因。与其它

昆虫相比，榕小蜂的大量基因家族发生收缩。其

中化学感受和解毒相关基因显著减少。化学受体

在昆虫寄主选择过程中具有重要作用，因此化学

感受基因的极度减少可能与该昆虫成虫期快速

准确定位到寄主植物有关。此外，榕小蜂基因组

中三大类解毒基因——谷胱甘肽转移酶、细胞色

素 P450 和羧酸酯酶均显著减少，一方面共生关

系决定了榕树不必对榕小蜂产生防御物质，另一

方面密闭的榕果也成为隔绝外界不良环境的天

然屏障，因此，在长期的进化过程中榕小蜂解毒

功能发生退化。扩张的基因家族主要涉及脑形态

发生、运动、神经肌肉形成等功能，这可能与成

虫期的寄主选择、产卵、交配等行为有关。与雌

虫相比，雄虫的翅、复眼、触角等发生明显退化，

表现出极端的雌雄异型现象。转录因子差异表达

分析表明，雌虫幼虫期至成虫期上调的转录因子

大量富集翅、复眼及触角发育相关基因，成虫期

上调的转录因子还涉及器官分化、生殖器发育和

生物节律等，这些结果进一步证明了榕小蜂雌雄

形态和生理上的差异是由基因表达差异造成的。

榕小蜂基因组的破译对进一步研究榕树-榕小蜂

特殊的协同进化关系具有重要意义。 

1.3  飞蝗基因组研究 

自古以来蝗灾一直被认为是最具破坏性的

自然灾害之一。蝗虫的最显著特征一是长距离飞

行；二是具有密度依赖型的非遗传多型性，通过

群居型与散居型的转变来适应环境，涉及体色、

形态、行为、生理、免疫应答等多个方面（Pener 

and Simpson，2009）。蝗虫的型变由群体密度的

增高触发，可快速发生且可逆转（Guo et al.，

2011）。飞蝗 Locusta migratoria是分布最为广泛

的一类迁飞型蝗虫，长期以来被用作为昆虫形态

学、行为学和生理学研究的模式生物。中国科学

院动物研究所的康乐院士团队 2014 年完成了飞

蝗的基因组 de novo 测序和组装工作（Wang 

et al.，2014b）。飞蝗的基因组大小达到 6.5 Gb，
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是人类基因组的两倍多，也是迄今为止测序完成

的最大动物基因组。在克服大基因组的天然难度

下，研究团队公布了 scaffold N50达到 320 kb的

基因组草图，并预测出 17 307 个基因，转录组

数据显示 93.8%的基因都有表达，基本实现了基

因组的全覆盖。研究人员发现转座元件占飞蝗基

因组的 60%，是导致飞蝗比其它昆虫物种基因组

都大的主要原因；同时发现飞蝗发生显著扩张的

基因家族主要参与解毒、化学感受、染色体活动

和营养代谢等通路。此外，转录组和表观组学的

研究表明，脂肪酸代谢的显著扩张可能有助于蝗

虫形成更高效的能量供应体系，在飞蝗的长距离

飞行中实现集约型的能量消耗。蝗虫基因组的破

译将大大助推害虫迁飞、昆虫型变以及生态基因

组学的发展，并树立科学家攻克任何困难物种基

因组的信心。 

1.4  褐飞虱基因组研究 

褐飞虱 Nilaparvata lugens 专门以水稻韧皮

汁液为食，并能传播多种病毒病；同时具有两型

转换和迁飞的能力，对生态系统适应性强。因此，

褐飞虱对我国粮食安全构成很大威胁。浙江大学

张传溪教授团队通过解析褐飞虱和其体内互作

的两种共生菌的基因组，在揭示褐飞虱专一食性

形成的分子机制以及褐飞虱-共生真菌 YLS-共

生细菌三者的依存关系方面取得了系列进展

（Bao et al.，2014；Xue et al.，2014）。研究者通

过结合鸟枪法 Fosmid to Fosmid测序和 Illumina

高通量测序的方法，de novo组装了 1.14 Gb的褐

飞虱基因组参考序列，注释了 27 571 个编码基

因。比较基因组分析显示褐飞虱化学感应受体基

因家族的基因数目呈现收缩现象，部分解毒酶基

因家族以及消化相关基因也存在丢失现象，这一

现象可能与褐飞虱取食的专一性相关（Xi et al.，

2014）。对褐飞虱共生真菌 YLS和内共生细菌的

基因组进行了组装与注释，发现褐飞虱缺少的

10种必需氨基酸合成途经在 YLS中均能找到；

YLS 还可协助褐飞虱宿主本身形成完整的氮素

循环和胆固醇合成途径；另外，共生细菌则可以

弥补 YLS 和褐飞虱在维生素生物合成途径上的 

缺陷（Huang et al.，2015）。在褐飞虱多型性的

分子调控方面，该团队取得了突破性进展，发现

胰岛素受体是控制稻飞虱长翅型和短翅型的开

关（Xu et al.，2015）。这些工作不仅阐明了褐飞

虱对水稻专食性的分子机制，同时也为通过切断

褐飞虱-共生真菌-共生细菌营养途径防治稻飞

虱提供了新的视野。 

1.5  柑橘凤蝶基因组研究 

蝴蝶与人类生活关系密切，并具有特殊的进

化地位和生物模型。柑橘凤蝶 Papilio xuthus 属

鳞翅目凤蝶科，主要分布于我国南部、东南亚、

东亚等地，是研究贝氏拟态、性二型的重要模型。

在前期已有相关物种基因组公布的不利背景下，

中国科学院昆明动物研究所王文团队于 2015 年

在著名期刊《自然-通讯》上发表了柑橘凤蝶的

基因组研究成果（Li et al.，2015）。研究团队成

功克服了基因组高杂合度的难题，构建了高质量

的柑橘凤蝶参考基因组。柑橘凤蝶基因组共  

244 Mb，其中 scaffold N50达 3.4 Mb，CEGMA

基因覆盖率达 99.60%。依据该基因组预测了  

15 322个编码基因。值得一提的是，研究人员成

功地将 CRISPR/Cas9 基因编辑技术引入到柑橘

凤蝶的研究中，对蝴蝶基因实现高效编辑，使柑

橘蝴蝶有望成为研究宏观形态进化遗传基础和

新基因产生与进化的新模式生物，同时也为非模

式物种基因组文章的发表提供了新的范式。 

1.6  烟粉虱基因组研究 

烟粉虱 Bemisia tabaci是一类遗传多样性丰

富，分布广泛的物种复合体，通过取食植物韧皮

部，在宿主间传播病毒，进而危害农作物及观赏

性植物。由于烟粉虱生殖力强、食性广泛、抗药

性显著，该物种已成为极具破坏性的世界性农业

害虫。近期国内外的研究团队先后对 Bemisia 

Middle East-Asia Minor 1（MEAM1/B）及

Mediterranean（MED/Q）隐种进行了全基因组测

序。康奈尔大学主导的合作团队首先报道了大小

为 615 MB 的高质量 MEAM1/B 基因组参考序
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列，注释了 15 644 个编码基因，并发现基因组

中与抗药性、解毒相关的基因家族发生显著的扩

张（Chen et al.，2016）。系统进化分析显示

MEAM1/B基因组序列与已报道的半翅目昆虫基

因组高度分化。随后，中国农业科学院张友军团 

队报道了大小为 658 Mb的 MED/Q全基因组序

列，并对两个不同的烟粉虱隐种基因组特征进行

比较（Xie et al.，2017）。MED/Q基因组预测编

码 20 786个基因，显著多于 MEAM1/B的编码

基因数量。此外，MEAM1/B 及 MED/Q 基因组

中均含有大量的转座子元件，分别占其基因组大

小的 44%（269 Mb）和 40%（265 Mb）。与

MEAM1/B 不同的是，MED/Q 与半翅目昆虫豌

豆芽 Acyrthosiphon pisum处于同一个进化分支，

与含有长红猎蝽 Rhodnius prolixus 及褐飞虱

Nilaparvata lugens的分支构成姐妹群关系。与其

他两种韧皮部取食的昆虫 A. pisum 及 N. lugens

相似，MED/Q 基因组中同样包含大量物种特异

性基因，暗示种间特异性基因的数目变异可能与

半翅目昆虫的取食特性有关。烟粉虱不同隐种基

因组的测定，为深入研究其宿主选择、抗药性、

入侵、传毒等生物学过程的机理奠定了理论基

础，同时为烟粉虱的生物防控提供了重要的遗传

信息。 

以上有代表性地总结了近年来我国科学家

贡献的重要昆虫物种的研究，除此之外还包括中

华按蚊等物种受限于篇幅未展开提及。总之，基

因组研究近年来在我国昆虫学发展中呈暴发式

发展格局，为国内外同行贡献了多种重要昆虫物

种的参考基因组信息，大大提高了我国昆虫学研

究的国际地位。以华大基因为首的测序公司在我

国基因组研究中发挥了不可磨灭的作用。以上重

点提及的几种代表性物种的基因组，均是国内优

势团队联合华大基因共同完成的。除以上介绍，

近年来华大基因还参与了多种蚂蚁、蜜蜂的基因

组项目（Oxley et al.，2014； Kapheim et al.，

2015）。在解决了分析瓶颈的前提下，昆虫基因

组项目近年来在我国呈现井喷，包括斜纹夜蛾、

二化螟、棉蚜等多种农业害虫的基因组业已完成

或在投稿中。 

2  昆虫演化和比较基因学研究 

昆虫演化生物学通过研究六足总纲

（Hexapoda）与外群以及昆虫纲（Insecta）内部

支系间的系统演化关系，阐明昆虫的起源，明确

重要性状的演化极性，为昆虫学研究的各个分支

方向提供重要的理论基础。近年来，高通量测序

技术及生物信息分析方法的快速进步推动了昆

虫系统演化研究新一轮的突破。包括高阶昆虫系

统关系在内的演化研究在近 5 年中取得了重大

的突破。我国昆虫学者在运用线粒体基因组进行

系统演化研究方面做出了大量的工作，还首次作

为核心成员发起并推动了利用转录组核心同源

基因构建六足总纲演化关系的国际合作项目，成

为近年来该领域的标志性工作。另一方面，昆虫

全基因组 de novo序列及基因组重测序被应用于

重构昆虫近缘物种间的演化历史以及重要经济

物种的种群或品种间的驯化历史。 

由于昆虫在长期的演化过程中多次受到大

规模灭绝事件的影响，并在灭绝事件后的短时间

内出现物种暴发，这些因素造成了现生昆虫谱系

关系的拓扑结构中含有大量典型的短中间节点，

而末端支系经常受“长枝吸引”效应的影响。这

些特殊的拓扑结构使得昆虫系统演化历史的构

建非常困难。针对一系列的重要中间节点，有限

的基因位点很难正确还原这些短枝的拓扑关系。

早期昆虫分子系统学大量采用核糖体 RNA序列，

特别是核糖体小亚基 18S基因片段（Kjer et al.，

2016）。至 2010年前后，更多的蛋白编码核基因

及线粒体基因被应用于昆虫系统演化的研究中，

而基于高通量测序技术的实验和分析方法也迅

速进入昆虫进化研究领域。Meusemann等（2010）

使用 RNA EST（Expressed sequence tags）数据

构建了节肢动物系统发育树，标志着昆虫系统发

育组学研究（Phylogenomics）时代的开始。昆

虫基因组 de novo测序大量展开，使用基因组中

的核心同源基因构建昆虫演化关系成为基因组

常规分析中的重要组成部分。例如，Niehuis 等

（2012）使用基因组数据解决了长期争议的捻翅

目昆虫的系统关系的问题，明确了捻翅目与鞘翅
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目 Coleoptera的姊妹群关系。同年，两种核基因

富集技术的发表，anchored hybrid enrichment 

（AHE）（Lemmon et al.，2012）及 ultraconserved 

elements（UCEs）（Faircloth et al.，2012），为分

子系统学研究者提供了从保存标本中获取全基

因组层面基因集的方案。 

昆虫系统演化研究在 2014 年出现了重大突

破。由任职深圳华大基因研究院的周欣团队与美

国罗格斯大学 Karl Kjer 及德国波恩 Alexander 

Koenig博物馆的 Berhard Misof团队于 2011年共

同发起并推动了“千种昆虫转录组演化”项目  

（1 000 Insect Transcriptome Evolution，1KITE）。

该项目旨在通过针对涵盖所有现生昆虫主要支

系的 1 000 种代表性物种进行全转录组测序组

装，通过寻找核心同源基因构建昆虫纲的系统演

化树，并结合形态学及化石证据等估算昆虫各类

群的进化分歧时间。该项目集合了来自 10 余个

国家近 20 家单位的超过 100 名昆虫学者，依托

高通量测序技术和生物信息学分析方法，使用有

史以来最大规模的基因集构建了迄今为止最稳

定的昆虫系统发育关系。该项目的首个研究成果

于 2014年 11月作为封面文章发表在 Science杂

志上（Misof et al.，2014）。该研究在海量大数

据的基础上进行了系统性的分析，排除了所有已

知的数据缺陷（如局部数据缺失等）或分析缺陷

（如核酸或氨基酸序列在替换速率上可能存在

的歧异性等）可能造成的人为错误，这项研究基

本确立了六足总纲（包括昆虫纲）的系统关系，

解决了若干重要分支节点的关系，如：六足总纲

的最近外群为桨足类的甲壳纲动物、狭义昆虫纲

的外群为双尾纲 Diplura、确立了复新翅类

Polyneoptera、完全变态昆虫 Holometabola 的单

系性等。古翅类 Palaeoptera（蜻蜓目＋蜉蝣目）

的单系性虽然得到支持，但 Misof等（2014）在

quartet mapping 的分析中相关数据并不支持该

结论，因此新翅类 Neoptera 的起源仍然留有疑

问。该研究根据化石证据，结合分子系统树，推

断六足总纲的起源时间约为 4.78 亿年前，昆虫

和植物共同塑造了最早的陆生生态系统。研究同

时表明昆虫的飞行能力起源于约 4亿年前，远远

早于其它动物，与此同时，陆生植物也开始大范

围地繁衍成森林。该项工作得出的昆虫系统发育

关系被广泛引用于 2015—2016 年昆虫学的相关

研究中，包括昆虫各类群的系统关系研究及功能

基因的进化研究等，同时该工作提出的使用转录

组构建进化关系的方法也被应用于其它生物类

群，如植物（Wickett et al.，2014）、鱼类（Sun 

et al.，2016）等。 

3  昆虫功能基因组学研究进展 

功能基因组学（Functional genomics）又被

称为后基因组学（Postgenomics），它利用结构基

因组所提供的信息和产物，应用新的实验手段，

通过在基因组或系统水平上全面分析基因的功

能，使得生物学研究从对单一基因或蛋白质的研

究转向多个基因或蛋白质同时进行系统的研究。

这是在厘清基因组静态的碱基序列之后转入对

基因组动态的生物学功能学研究。研究内容包括

基因功能发现、基因表达分析及突变检测。5年

来，我国昆虫功能基因组学发展也非常迅速，在

转录组、蛋白质组、代谢组、表观基因组和基因

编辑等各个方面都取得了一系列成果。 

基因表达谱和转录组分析已经成为功能基

因组研究中最为常用的技术手段，为理解生物学

现象提供了海量的信息和启发。近 5 年 Pubmed

数据库中，检索出我国昆虫学领域近 400多篇论

文。研究对象主要集中在家蚕、蜜蜂等资源昆虫，

以及蚊虫和多种农业害虫。在家蚕的研究中，通

过转录组比较分析，揭示了其耐温、可变剪接调

控、免疫、发育等方面的机制（Shao et al.，2012；

Ou et al.，2014；Wang et al.，2014a）。在蜜蜂研

究中，也有大量转录组分析的报道。例如，蜂王

和工蜂幼虫转录组比较（Chen et al.，2012）、内

分泌腺体的转录组分析（Liu et al.，2014）、嗅

觉识别机制（Wang et al.，2013c）。在蚊子方面

的研究，转录组分析涉及到抗药性机制、免疫等 

（Zhu et al.，2014；Wang et al.，2015a）。在重

要农业害虫方面，转录组分析也取得了一系列成

果。例如，揭示了飞蝗转座子、神经、嗅觉受体、

两型转变等方面的基因表达模式和机制（Jiang  
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et al.，2012；Wang et al.，2013b，2015b；Hou  

et al.，2015）。在飞虱转录组分析中，揭示了其

多个生物学特性如取食、生殖、传毒等的分子调

控机制 （Ji et al.，2013；Zhai et al.，2013；Zhao 

et al.，2016）。 

蛋白质组学（Proteomics）是一门大规模、

高通量、系统化的研究某一类型细胞、组织或体

液中的所有蛋白质组成及其功能的新兴学科。蛋

白质组学分析是对蛋白质翻译和修饰水平等研

究的一种补充，是全面了解基因组表达的一种必

不可少的手段。近 5年我国学者在该领域发表了

大量论文。中国农科院蜜蜂研究所李建科团队在

蜜蜂蛋白质组学方面做出系列工作，阐释了蜜蜂

嗅觉识别、发育、免疫、级型分化和蜂王浆成分

等（Fang et al.，2012；Zhang et al.，2012；Gala 

et al.，2013）。西南大学夏庆友等团队在家蚕蛋

白质组学方面也发表了系列论文，涉及家蚕的消

化、免疫、发育等生物学特征的分子调控机制

（Qin et al.，2012；Dong et al.，2013）。另外，

在重要农业害虫中也有相关报道。例如，通过比

较飞蝗两型脑部的蛋白质谱，揭示了 COP9蛋白

在型变中的重要调控作用（Tong et al.，2015）。 

代谢表型是生物表型的一种直接体现，某一

时空节点下生物体液中代谢物的定性与定量信

息能反映生命体当下的生理状态。因此，代谢组

学在复杂生命科学问题研究中呈现出广泛的应

用价值。Wu等（2012）应用 HPLC/MS和 GC/MS

联用的分析手段，分析了群散两型之间差异代谢

物的种类和数量，发现多种脂类分子在飞蝗两型

间差异非常明显，其中参与脂类氧化的乙酰肉碱

在调控行为发生和转变的关键作用。该研究率先

将飞蝗表型与代谢组相联系，极大地加深对维持

飞蝗两型转变机制的认识。利用代谢组手段，发

现调控滞育上游的脑激素关键基因是 PTTH，

PTTH通过影响下游的蜕皮激素，抑制脂肪体的

代谢活性，脂肪体通过减少中间代谢物抑制脑

的三羧酸循环，控制葡萄糖分解的第一个限速

酶——己糖激酶基因，调节糖酵解和三羧酸循环

能量产生的多或少，从而影响脑的代谢活性，决

定个体的发育或滞育，这表明昆虫的脂肪体与大

脑之间的互作调控了昆虫的滞育，而三羧酸循环

是发育停滞的关键点（Xu et al.，2012）。 

表观遗传现象是指基因表达发生改变但不

涉及 DNA序列的变化，能够在代与代之间传递。

表观基因组学是从基因组水平来研究表观遗传现

象的规律和机制，尤其是在 DNA和组蛋白修饰、

非编码 RNA 等方面，是当前研究的重点。有关

昆虫表观基因组学的工作，多在果蝇和社会性昆

虫如蜜蜂、蚂蚁中开展，并取得一系列重要进展。 

小的非编码 RNA广泛参与生长发育、细胞

凋亡、肿瘤、抗病毒等一系列重要的生命过程，

具有重要的调控功能。我国近年来通过 miRNA

表达谱方面的研究，取得很多成果，涉及发育、

免疫、可塑性、抗药性、昆植互作等各个领域。

发现 miRNA let-7与生物钟基因的互作，以及在

发育变态中的重要调控作用（Chen et al.，2014）。

Liu等（2016）报道了白纹伊蚊中肠 microRNAs

和转录组的综合分析，发现登革热 2型病毒感染

后白纹伊蚊的免疫相关基因具有明显的表达差

异。Yang等（2014，2016）发现 miR-133能够调

控飞蝗多巴胺通路上的两个关键基因——Henna

和Pale，进而调控飞蝗两型转变，并且发现MiR-71

和 MiR-263 能够分别调控表皮几丁质代谢关键

基因几丁质合成酶和几丁质酶，进而调控飞蝗蜕

皮发育。He等（2016）发现 MiR-276能够促进

飞蝗群居型卵发育的一致性，能够介导母体的跨

代遗传效应。 

DNA 甲基化和组蛋白修饰是表观遗传学重

要的调控机制。近年来昆虫 DNA甲基化和组蛋

白修饰的研究，主要集中在社会性昆虫中。我国

在这两方面仅有少量报道。例如，Wang 等 

（2014b）通过 RRBS 测序，发现飞蝗散居型和

群居型之间在 DNA 甲基化位点上具有明显差

异。Guo等（2016）通过系统鉴定飞蝗组蛋白乙

酰化及甲基化酶类基因和表达谱分析，发现飞蝗

两型间多个组蛋白修饰酶基因表达发生明显差

异。这些工作揭示了飞蝗型变的表观遗传调控基

础。此外，研究发现棉铃虫表观遗传基因

polycomb repressive complex 2（PRC2）能够应答

光周期的变化，进而调节 PTTH基因的组蛋白甲
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基化修饰，导致 PTTH基因表达的上调或下调，

进而诱导滞育或发育（Lu et al.，2013）。 

基因编辑在基因功能分析方面发挥着重要

的作用。当前基因编辑技术包括锌指核酸酶 

（ZFNs，zinc-finger nucleases）技术，转录激活

因子样效应物核酸酶（TALENs）技术和成簇的

规律间隔短回文重复序列及其相关序列

（CRISPR/Cas）技术（Gaj et al.，2013）。前两

种技术通过蛋白与 DNA的相互作用识别特异的

基因序列，而 CRISPR/Cas 系统是由短的向导

RNA 通过碱基配对的方式结合并识别靶标

DNA，更快速简单，成本更低，用于基因组编辑

更有优势。近 5年，我国在昆虫基因组编辑方面

也取的重要进展。例如，家蚕中通过显微注射胚

胎方法，已获得多个基因的突变体，并且能够稳

定遗传（Wang et al.，2013a）。采用转入质粒

DNA，利用 CRISPR/Cas 系统在家蚕核细胞对

BmKu70基因进行定向敲除（Ma et al.，2014）。

此外，在飞蝗（Li et al.，2016）、小菜蛾（Huang 

et al.，2016）中也已成功应用 CRISPR/Cas9 技

术实现靶定基因突变并研究相应的表型变化。这

些工作为未来研究我国重要经济昆虫基因功能、

代谢通路等奠定了重要基础。 

4  昆虫生物信息学与数据库 

生物信息学在中国的起步可追寻到 20 世纪

80年代末，比国外的研究晚了近 30年（Wei and 

Yu，2008）。由于我国的生物信息学起步晚，以

及生物信息学研究更加注重在医学和一些模式

生物的研究，目前我国昆虫学生物信息学相对还

是薄弱，从事昆虫生物信息学研究的人才和队伍

也比较少的。依据研究方向，生物信息学可分为

3个主要部分：（1）研发有效利用和管理数据的

新工具，构建新平台，例如构建各种各样的生物

信息学数据库；（2）新算法的开发，例如各类基

因组测序数据的拼接和比对算法等；（3）生物数

据挖掘。 

4.1  家蚕组学数据库 

西南大学夏庆友团队开发了 SilkDB（http:// 

silkworm.genomics.org.cn/）家蚕数据库，提供包

括家蚕基因的功能注释、基因产物、ESTs 以及

表达芯片数据等信息，同时该网站还提供

BLAST、SilkMap、Wego、BmArray、Clustalw、 

SMS等数据分析工具（Duan et al.，2010）。重

庆大学的张泽团队主要构建了家蚕的两个生物

信息学数据库。一个是家蚕转座子数据库 BmTEdb

（http://gene.cqu.edu.cn/BmTEdb/），目前收录了

从基因组中预测得到的共计 1 308个转座子，对

这些转座子进行了详细的归类（Zhou et al.，

2016）。另一个是家蚕的非编码 RNA 数据库

BmncRNAdb（http://gene.cqu.edu.cn/BmncRNAdb/ 

index.php），从家蚕基因组中共鉴定出 6 281 个

lncRNA以及 1986个 microRNA，数据库提供对

家蚕非编码 RNA的浏览查看、序列检索、序列

比对等功能，还在线提供一个 lncRNA 靶标预

测软件 LncTar 和两个 miRNA 靶标预测软件

miRnada、PITA在线服务（Xu et al.，2013）。 

4.2  蝗虫组学资源数据库 

中国科学院动物所康乐团队在 2006 年就开

发了蝗虫的 EST数据库 LocustDB（http://locustdb. 

big.ac.cn/），目前共收录了 45 474条 EST序列，

提供序列的在线查询、比对、下载等服务，为国

内外蝗虫研究提供了重要的数据平台（Ma et al.，

2006）。 

4.3  二化螟基因组资源数据库 

浙江大学李飞团队构建了世界上首个水稻

害虫二化螟基因组数据库 ChiloDB（http://ento. 

njau.edu.cn/ChiloDB）。数据库收录了二化螟的基

因组数据，CDS和蛋白序列 10 221条，非编码

RNA miRNA 262个和 8万多条 piRNA，为二化

螟研究领域提供了开放的数据平台（Yin et al.，

2014）。 

4.4  小菜蛾基因组资源数据库 

福建农林大学尤民生团队构建了世界上首

个小菜蛾基因组数据库 DBM-DB（http://www. 

iae.fafu.edu.cn/DBM/），数据库目前收录了小菜
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蛾的最新的基因组数据，包含 1 819 条基因组

scaffold 序列，基因组 CDS 和蛋白序列 18 071

条，数据库提供基因的序列比对、查询、可视化

及下载服务（Tang et al.，2014）。 

4.5  帝王蝶基因组资源数据库 

中国科学院上海生命科学研究院詹帅团队

构建了MonarchBase（http://monarchbase.umassmed. 

edu/），数据库收录了帝王蝶基因组测序的数据，

数据包含基因组序列、16 866条基因的序列和蛋

白序列，以及基因家族分析数据、直系同源基因

分析、miRNA 等数据，网站提供这些序列的比

对、查询、下载等服务（Zhan and Reppert，2013）。 

4.6  昆虫基因组及转录组数据库  

浙江大学李飞团队构建了昆虫信号通路数

据库 iPathDB（http://ento.njau.edu.cn/ipath/），数

据库共包含了 52种昆虫，12 074个不同的昆虫

信号通路，98 813个基因的注释，414 895条序

列（Zhang et al.，2014）。该团队还构建了世界上

首个昆虫基因组与转录组综合数据库 InsectBase

（http://www.insect-genome.com），总数据量已超

过 120 GB，共收集了 155 种昆虫基因组，116

个转录组数据，237 个物种的 EST 序列，69 个

物种的 7 544条 miRNA序列，2个物种的 83 262

条 piRNA序列，构建了 78个物种的 22 536个信

号通路，116个昆虫的 UTR序列和 CDS序列。

针对 61个有OGS注释的昆虫，开展了数据挖掘。

对研究较多的 36 个基因家族开展了系统分析，

运用OrthoMCL直系同源算法发现了 7个物种中

的直系同源基因，共找到 1∶1∶1直系同源基因

973个。功能上提供序列查询、序列比对、基因

组可视化、信号通路和注释、进化分析和进化树

构建，所有基因数据均可下载。从 PubMed中下

载了 94 758昆虫研究相关文献，通过数据挖掘，

建立了昆虫学领域的关系网络平台 iFacebook 

（Yin et al.，2016）。此外，中国农业大学周欣

团队围绕转录组数据分析和挖掘，构建了 1KITE

数据库（http://db.cngb.org/1kite/home），目前数

据库收录了 1 200多种昆虫的样品、测序信息、

基因注释等数据，为昆虫转录组数据分析提供了

重要的数据平台。 

国内昆虫学家在生物信息学的算法开发方

面也取的重要的进展。中国科学院动物所康乐院

士团队以蝗虫为研究材料，开发了基于 K-mer

策略的 piRNA 预测流程，为后续开发和完善

piRNA 预测软件提供了基础（Zhang et al.，

2011）。浙江大学李飞团队开发了一个昆虫基因

信号通路构建算法 Insect Pathway Construction 

（iPathCons），利用 KEGG中的信号通路数据为

模板，以同源搜索的方法构建了 15 个基因组序

列已知昆虫的基因信号通路。收集和建立了 35

个昆虫的信号通路。以此为模板，开发了

iPathCons 软件，可以用于昆虫基因组、转录组

等数据的信号通路构建。另外，该团队还利用

piRNA 与转座子互作形成的二级结构的三联体

序列及结构特征，利用支持向量机训练分类器，

开发 piRNA 的识别算法 Piano，对二化螟的

piRNA进行了识别，发现了 82 639条 piRNA。 

5  发展趋势和展望 

国际上昆虫基因组学的研究风起云涌。除了

130多种昆虫全基因组序列的解析，上千种昆虫

转录组等组学数据在NCBI公共数据库中也被释

放。还有“i5K”、“1KITE”等国际昆虫基因组

测序计划，以及蜂类基因组测序计划、500种社

会昆虫测序计划等不断被提出，使得昆虫学研究

发生了前所未有的深刻变化。这不仅为机理研究

提供了序列基础，也使我们能从更全局的角度认

识昆虫生命活动规律。特别是在基因组和转录组

基础上，通过基因功能的研究和挖掘，应用

CRISPR-Cas9 介导的基因组定点编辑技术和基

因 RNAi 技术，将使害虫的防治和资源昆虫的利

用出现革命性的变化。 

我国昆虫基因组学的研究，紧紧跟上了时代

的发展，依赖后发优势，在多个类群的研究中甚

至取得了国际领先地位。未来基因组学研究势必

快速渗透到昆虫学各个学科，将出现一系列交叉

学科。我们应加大国内外同行的交流和合作，共
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同促进这一学科的发展，未来应注重生物信息学

和大数据技术等，培养交叉学科人才和相关的队

伍建设，从而使昆虫基因组学在我国科学研究和

国民经济发展中充分发挥应有的作用。 
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