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水稻害虫及其节肢动物天敌基因组研究进展* 
李  强 1, 2**  赵现馨 1  吕仲贤 2   李  飞 1***  徐红星 2*** 

（1. 浙江大学昆虫科学研究所，杭州 310058；2. 浙江省农业科学院植物保护与微生物研究所，杭州 310021） 

摘  要  随着测序技术的更新迭代和生物信息学的快速发展，有关水稻害虫及其天敌基因组学的研究也得

到广泛的关注。目前，褐飞虱 Nilaparvata lugens、白背飞虱 Sogatella furcifera、灰飞虱 Laodelphax striatellus、

大螟 Sesamia inferens、二化螟 Chilo suppressalis、三化螟 Scirpophaga incertulas、稻纵卷叶螟 Cnaphalocrocis 

medinalis 和稻显纹纵卷叶螟 Cnaphalocrocis exigua 等多种水稻害虫的基因组图谱已被完成。同时一些水稻

害虫天敌如黑肩绿盲蝽 Cyrtorhinus lividipennis、二化螟盘绒茧蜂 Cotesia chilonis 和稻虱缨小蜂 Anagrus 

nilaparvatae 等的基因组也正在被挖掘，这些天敌基因组的破译为水稻害虫的生物防治提供了坚实的数据

支撑。本文综述了水稻害虫及其天敌基因组大小等特征信息以及基因组对其生物学特性的作用等方面的研

究进展，并结合组学的发展对未来水稻害虫及其天敌基因组的研究方向进行了展望。 
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Progress in genomic research on pest insects and their  
natural enemies in paddy fields 

LI Qiang1, 2**  ZHAO Xian-Xin1  LÜ Zhong-Xian2  LI Fei1***  XU Hong-Xing2*** 

(1. Institute of Insect Sciences, Zhejiang University, Hangzhou 310058, China; 

2. Institute of Plant Protection and Microbiology, Zhejiang Academy of Agricultural Sciences, Hangzhou 310021, China) 

Abstract  Recent innovations in sequencing technology and the development of bioinformatics have allowed the genomics of 

rice pests and their natural enemies to be more widely studied. At present, the draft genomes of many rice pests, such as 

Nilaparvata lugens, Sogatella furcifera, Laodelphax striatellus, Sesamia inferens, Chilo suppressalis, Cnaphalocrocis 

medinalis and Susumia exigua, have been completed. At the same time, the genomes of some natural enemies of rice pests are 

also being sequenced. The molecular mechanisms underlying the biological characteristics of rice pests and their natural 

enemies is gradually becoming clearer with the help of genomics. This paper mainly summarizes important progress in 

genomics research on rice pests and their natural enemies, and outlines future prospects for research in combination with the 

development of omics. 
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水稻病虫害对水稻粮食的安全生产有着直

接影响，密切关系人们的温饱及食品安全等问

题。在中国的稻田中取食水稻的害虫约有 695

种，其中较为重要的害虫有 30 多种（严火其，

2021）。根据取食方式区分，主要可分为四类：

钻蛀类害虫（大螟 Sesamia inferens、二化螟 Chilo 

suppressalis 和三化螟 Scirpophaga incertulas

等）、刺吸类害虫（褐飞虱 Nilaparvata lugens、

黑 尾 叶 蝉 Nephotettix cincticeps 和 稻 蓟 马

Stenchaetothrips biformis 等）、食根类害虫（稻水
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象甲 Lissorhoptrus oryzophilus 等）和食叶类害虫

（稻纵卷叶螟 Cnaphalocrocis medinalis 和稻显

纹纵卷叶螟 Cnaphalocrocis exigua 等）。而稻田

中天敌的种类也多达 1 303 种，是田间控害的

重要力量。随着遗传信息的全面解读，能够更

加清晰地了解天敌与害虫之间的互作关系及其

机制。 

伴随着高通量测序技术飞速发展，各类组学

数据大量涌现。目前世界上已经有上百种昆虫完

成了全基因组测序，随着当代昆虫研究对基因组

和其他组学的广泛使用，更多的测序计划被提出

并实施，如达尔文生命之树（The Darwin Tree of 

Life Project，DToL）项目，旨在对在英国和爱尔

兰发现的所有 7 万个真核生物物种的基因组进

行测序、组装和注释（Blaxter，2022）。2018 年，

中国农业科学院深圳农业基因组研究所及多家

科研单位共同推出了“TOP1000 昆虫基因组计

划”，旨在破解 1 000 种重要昆虫的基因组数据，

完成基因组图谱绘制以获得高质量的参考基因

组。随着大型测序计划和项目的推进，昆虫遗传

信息的挖掘和分析将更加深入透彻。借助高通量

测序技术手段为防治打好上游的数据基础，不仅

填补物种遗传信息的空白，同时也为害虫分子防 

控提供了数据支撑。昆虫前期的基因组研究工作

同样为其与植物、微生物和其他昆虫的互作或互

利关系打下坚实的基础，未来针对水稻生态系统

生物的基因组学研究将越来越全面（Ali and 

Agrawal，2012）。 

1  水稻害虫及天敌的基因组测序

概况 

目前，水稻害虫和天敌物种的基因组分析仍

处于初期起步阶段，如表 1 和表 2 所示，已获得

基因组的水稻害虫有 8 种，其中大螟、二化螟和

三化螟属于钻蛀类害虫；褐飞虱、白背飞虱和灰

飞虱属于刺吸类害虫；稻纵卷叶螟和稻显纹纵卷

叶螟属于食叶类害虫。天敌也有 8 种，其中黑肩

绿盲蝽 Cyrtorhinus lividipennis、拟环纹豹蛛

Pardosa pseudoannulata 和 草 间 小 黑 蛛

Hylyphantes graminicola 属于捕食性天敌；二化

螟 盘 绒 茧 蜂 Cotesia chilonis 、 夜 蛾 黑 卵 蜂

Telenomus remus、短管赤眼蜂 Trichogramma 

pretiosum 和稻虱缨小蜂 Anagrus nilaparvatae 属

于 寄 生 性 天 敌 ； 黄 腿 双 距 螯 蜂 Gonatopus 

flavifemur 既可以对水稻害虫进行捕食又可以进

行寄生。 
 

表 1  水稻害虫最新基因组概况 

Table 1  The latest genomes of rice pests  

物种名 

Species name 

分类阶元 

Taxonomic category 

基因组大小/ 
Scaffold N50 
Genome size/ 
Scaffold N50 

参考文献 
References 

二化螟 Chilo suppressalis 鳞翅目 Lepidoptera 824.3 Mb/1.7 Mb Liu et al.，2014；Ma et al.，2020

大螟 Sesamia inferens 鳞翅目 Lepidoptera 955.6 Mb/1.5 Mb 已测序，暂未发表 
Sequenced, not published yet 

三化螟 
Scirpophaga incertulas 

鳞翅目 Lepidoptera 856.7 Mb/1.1 Mb 已测序，暂未发表 
Sequenced, not published yet 

褐飞虱 Nilaparvata lugens 半翅目 Hemiptera 1.08 Gb/77.6 Mb Xue et al.，2014；Ma et al.，2021

白背飞虱 
Sogatella furcifera 

半翅目 Hemiptera 656.8 Mb/43.4 Mb Wang et al.，2017；Ma et al.，
2021 

灰飞虱 
Laodelphax striatellus 

半翅目 Hemiptera 541.1 Mb/29.2 Mb Zhu et al.，2017；Ma et al.，2021

稻纵卷叶螟 
Cnaphalocrocis medinalis 

鳞翅目 Lepidoptera 528.3 Mb/16.1 Mb Zhao et al.，2021 

稻显纹纵卷叶螟 
Cnaphalocrocis exigua 

鳞翅目 Lepidoptera 798.8 Mb/25.7 Mb Xu et al.，2022 
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表 2  天敌最新基因组概况 

Table 2  The latest genomes of natural enemies 

物种名 
Species name 

分类阶元 

Taxonomic category 

基因组大小/ 
Scaffold N50 
Genome size/ 
Scaffold N50 

参考文献 
References 

黑肩绿盲蝽 
Cyrtorhinus lividipennis 

半翅目 Hemiptera 345.8 Mb/27.6 Mb Bai et al.，2022b 

拟环纹豹蛛 
Pardosa pseudoannulata 

蛛形目 Araneae 4.26 Gb/699.1 kb 已测序，暂未发表 
Sequenced, not published yet 

草间小黑蛛 
Hylyphantes graminicola 

蛛形目 Araneae 931.7 Mb/77.1 Mb Zhu et al.，2022 

二化螟盘绒茧蜂 
Cotesia chilonis 

膜翅目 Hymenoptera 189.0 Mb/2.2 Mb Ye et al.，2022 

夜蛾黑卵蜂 
Telenomus remus 

膜翅目 Hymenoptera 129.0 Mb/11.9 Mb Xu et al.，2021 

短管赤眼蜂 
Trichogramma pretiosum 

膜翅目 Hymenoptera 195.1 Mb/3.7 Mb Lindsey et al.，2018 

稻虱缨小蜂 
Anagrus nilaparvatae 

膜翅目 Hymenoptera 488.8 Mb/25.4 Mb Ma et al.，2022 

黄腿双距螯蜂 
Gonatopus flavifemur 

膜翅目 Hymenoptera 636.5 Mb/35.1 Mb Yang et al.，2021 

 

2  水稻害虫基因组 

2.1  稻飞虱 

稻飞虱主要以刺吸植株汁液的方式为害水

稻等作物。在我国褐飞虱危害最为严重，其次是

白背飞虱和灰飞虱（刘万才等，2016）。2014 年，

褐飞虱基因组测序完成，是常见的 3 种稻飞虱中

最早完成基因组测序的。在第一版基因组研究工

作中对交配纯化了 13 代的褐飞虱进行了全基因

组测序，最终获得 1.14 Gb 大小的的褐飞虱基因

组组装，Scaffold N50 为 356 600 bp，基因组注

释获得 27 571 个蛋白编码基因的基因集。该版

基因组具有重复含量高（达到 48.6%）和物种特

异性基因多（59.2%）的特点。比较基因组分析

结果表示，褐飞虱单食水稻的特性可能与气味受

体（Odorant receptors，ORs）和味觉受体（Gustatory 

receptors，GRs）的基因家族收缩有关（Xue et al.，

2014）。此外，还证实了褐飞虱的翅型分化与水

稻营养息息相关，当水稻营养较低时，与翅发育

相关的基因在褐飞虱中表达增加。褐飞虱的迁飞

主要是由长翅型成虫完成，因此找出翅型分化的

关键调控基因或通路成为褐飞虱有效防控的研

究重点。之后的研究发现胰岛受体基因可以在

miR-34 的调控下控制褐飞虱的翅型分化，在褐 

飞虱体内存在两种高度同源的胰岛素受体基因

NlInR1 和 NlInR2。其中 NlInR1 是 miR-34 的靶

标基因，当 miR-34 表达较低时，褐飞虱体内

NlInR1 含量较高，胰岛素信号转导通路开启，褐

飞虱发育为长翅型。而当 miR-34 表达升高时，

NlInR1 受到抑制，NlInR2 含量随之变高，信号转

导通路关闭，褐飞虱就会发育为短翅型（Xu et al.，

2015；Ye et al.，2019）。这些研究结果有助于深

入理解昆虫表型可塑性的分子调控机理，并对褐

飞虱的防治具有指导意义。2017 年，白背飞虱

基因组与灰飞虱基因组的测序组装相继完成

（Wang et al.，2017；Zhu et al.，2017）。白背飞

虱基因组的测序策略与褐飞虱类似，选用的样本

为单对交配纯化 18 代的白背飞虱种群，通过

Illumina 测序，获得 720.7 Mb 的白背飞虱基因组

组装，Scaffold N50 为 1 185 kb，相比褐飞虱基

因组高约 3 倍，共注释到 21 254 个蛋白编码基

因，且存在较高比例的多拷贝基因。此外，白背
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飞虱在不同发育阶段的差异表达基因及其表达

模式也被系统解析（Wang et al.，2017）。同年，

灰飞虱基因组公布，为消除基因组高杂合度的，

测序选用第 22 代单头雌虫后代单对交配纯化的

灰飞虱进行基因组测序建库。测序和组装使用二

代与三代结合的策略，最终获得灰飞虱基因组，

大小为 540.9 Mb，Scaffold N50 为 1 085 kb，共

注释到 17 736 个蛋白编码基因（Zhu et al.，

2017）。2020 年，3 种飞虱的染色体水平基因组

公开释放，Ma 等（2021）采用 PacBio 三代测序

和 Hi-C 辅助组装技术将 3 种飞虱基因组进行了

优化提升，使用同一流程进行了基因组注释，并

利用新版数据展开了系统的比较基因组学分析

（Ma et al.，2021）。此外，利用雌雄虫的重测序

数据，将 3 种飞虱的 X 染色体成功鉴定，且从

头组装获得了褐飞虱的 Y 染色体，且通过同源

性比对推测 Y 染色体并不由常染色体进化而来

（徐乐，2021）。 

2.2  水稻螟虫 

水稻螟虫是危害我国水稻生产的重要害虫，

其中二化螟和三化螟发生最为严重（向玉勇等，

2011）。二化螟幼虫钻蛀水稻茎秆进行取食为害，

造成水稻枯心、枯鞘和白穗（郑宛莹，2020）。

并且二化螟的为害也会影响水稻对其他害虫的

抗性，如二化螟取食水稻后，会诱导水稻释放高

浓度的 α-蒎烯和 2-庚醇等挥发物吸引褐飞虱取

食产卵（Wang et al.，2018）。三化螟虽不及二化

螟发生严重，但同样给我国水稻产业带来重大损

失（盛承发等，2003）。大螟在早期并不是我国

的主要害虫，但近年来随着耕作方式的改变，在

我国多个地区都发现大螟的发生有明显的上升

趋势，为害等级也由次要害虫上升为了主要害虫

（李钦存，2018）。 

Liu 等（2014）报道了二化螟的基因组，基

因组大小为 824 Mb，Scaffold N50 为 5.2 kb。利用

Optimized Maker Based Insect Genome Annotation

（OMIGA）平台进行基因组注释并获得了 10 211

个蛋白编码基因。同时在二化螟基因组中对细胞

色素 P450 基因、气味结合蛋白基因、化学感受

基因和RNAi代谢通路相关的核心基因进行了系

统鉴定。这些研究工作将为二化螟为害习性、抗

药性机制和生长发育等研究提供参考（Liu et al.，

2014）。随后在 2020 年华中农业大学公布了二化

螟的染色体水平基因组，首先采用 Illumina 结合

PacBio 测序的策略，构建获得基因组草图，再利

用 Hi-C 辅助组装技术将 99.2%的碱基分配给 29

条染色体。Ma 等（2020）对与动物耐寒性相关

的基因家族进行了同源分析，揭示了二化螟耐寒

性的基因组基础，并结合转录组数据揭示了不同

处理条件下（包括不滞育、低温滞育、低温驯化

和非低温驯化四种处理）的二化螟中 14 个耐寒

相关基因的表达情况。这些基因涉及到葡萄糖源

的甘油生物合成、三酰基甘油源的甘油生物合

成、脂肪酸合成和海藻糖运输等途径介导的耐寒

策略（Ma et al.，2020）。 

目前三化螟和大螟的基因组也已完成测序，

分析工作正在进行当中。3 种主要水稻螟虫测序

的完成在未来可以通过比较基因组学的分析来

研究其与环境的适应性和互作关系，为水稻螟虫

的防治提供理论依据。 

2.3  水稻卷叶螟 

稻纵卷叶螟是一种重要的农业害虫，具有迁

飞习性，其幼虫通过卷折禾本科植物叶片并刮食

叶片内部的叶肉，造成叶片的浅白色条纹损伤，

一直以来给全世界高温高湿的水稻种植区造成

严重损失（张孝羲和陆自强，1980；杨亚军等，

2015）。该虫的近缘物种，稻显纹纵卷叶螟也广

泛分布于不同国家的水稻种植区，与稻纵卷叶螟

表现出非常相似的形态表型和卷叶取食行为，但

相较于稻纵卷叶螟的季节性迁飞，稻显纹纵卷叶

螟被报道能够在中国南方和西南稻区完成越冬

（潘学贤和汪远宏，1984）。通过不同的混合策

略并结合相应的测序技术，包括 Illumina、

PacBio、10×Genomics 和高通量染色体构象捕获

技术（High-through chromosome conformation 

capture，Hi-C），2 种水稻纵卷叶螟的基因组组

装得以高质量完成，为深入了解这 2 种害虫的生

物学特性和生态适应性提供了依据（Zhao et al.，
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2021；Xu et al.，2022）。 

稻纵卷叶螟和稻显纹纵卷叶螟的基因组相

差约 270 Mb，利用 Hi-C 辅助组装技术产生了 2

个染色体水平的高质量基因组组装。其中 3 248

条稻纵卷叶螟的序列支架（Scaffold）成功挂载

到了 31 条染色体上，而 1 413 条稻显纹纵卷叶

螟的 Scaffolds 被锚定到 32 条染色体上。通过单

拷 贝 直 系 同 源 基 因 数 据 集 （ Benchmarking 

Universal Single-Copy Orthologs，BUSCO）比对

检测，2 个基因组组装均呈现出了高百分比

（>95%）的匹配结果，表明基因组组装具有高

度完整性。同时利用雌雄蛹的重测序数据，成功

鉴定了 2 种水稻纵卷叶螟的性染色体。最终通过

相同的基因注释流程分别得到了 15 765 个稻纵

卷叶螟的蛋白质编码基因和 14 922 个稻显纹纵

卷叶螟的蛋白质编码基因。此外，稻显纹纵卷叶

螟的重复序列占基因组大小的一半以上（52%）

且转座子序列在近期发生了扩增事件，相较于稻

纵卷叶螟的重复序列比例高（39.5%），这可能与

两者之间的基因组大小差异相关（Zhao et al.，

2021；Xu et al.，2022）。 

除此之外，系统发育和比较基因组学分析结

果表明，尽管 2 种水稻纵卷叶螟的生物学特性相

似且基因组之间具有很高的同源性，但两者早在

约 1 800 万年前就已经分化成为 2 个物种，且两

者的基因组特征、基因家族的扩张和收缩情况以

及受到的正选择压力仍存在差异。例如，与耐寒

性和对外源感染的抗性相关的基因在稻显纹纵

卷叶螟中表现出正选择的特征；而在稻纵卷叶螟

中，适应性进化的信号中主要包括与能量储存相

关的基因，这可能与该物种的长距离迁徙能力相

适应（Zhao et al.，2021；Xu et al.，2022）。稻

纵卷叶螟和稻显纹纵卷叶螟的染色体水平基

因组组装和比较基因组分析有助于阐明两个密

切相关的昆虫物种的长距离迁徙、苏云金芽孢

杆菌毒蛋白抗性（Bt 抗性）、耐寒性、性别决定

和独特的进化轨迹的遗传和分子机制，为水稻

害虫的进化和生态学提供了有效的数据资源和

新的见解，有利于辅助相关害虫防治的管理和

实施。 

3  稻田天敌基因组 

3.1  捕食性天敌 

3.1.1  黑肩绿盲蝽  黑肩绿盲蝽和中华淡翅盲

蝽 Tytthus chinensis 为稻田中两种习性、分布及

体型相似的捕食性天敌，主要以飞虱和叶蝉等半

翅目害虫的卵为食，是水稻生态系统中重要的内

禀生物防治因子（Qiao et al.，2016）。黑肩绿盲

蝽核型分析结果为 2n = 24（22A +XY），最终组

装版本共 13 条染色体，注释获得 14 644 个蛋白 

编码基因（Bai et al.，2022b）。作为水稻生态系

统中第一个半翅目天敌基因组，黑肩绿盲蝽的基

因组研究主要揭示了多营养级相互作用（寄主植

物-食饵-捕食者）的基因组机制，为更好地理解

黑肩绿盲蝽的捕食策略提供了组学数据基础，从

而促进了可持续水稻害虫管理和粮食生产。 

通过转录组测序和定量分析，揭示了 2 种捕

食性盲蝽均可通过提高热激蛋白基因的表达抵

御高温环境，且表达模式具有一定相似度，其中

中华淡翅盲蝽 Tytthus chinensis 的热激蛋白基因

在高温下的上调倍数更高、诱导温度范围更广

（Bai et al.，2022a）。未来，中华淡翅盲蝽基因

组的完成，将会助于全面展开两种盲蝽的比较基

因组分析，阐明两者的生态适应性进化的异同。 

3.1.2  拟环纹豹蛛  拟环纹豹蛛是稻田中数量

较多的一种游猎型蜘蛛，在拟环纹豹蛛的基因组

中一共注释得到 21 310 个蛋白编码基因，其中

编码蛛丝蛋白的基因只有 16 个，少于结网型蜘

蛛，而与毒液相关的基因则有 32 个。通过解剖

发现，拟环纹豹蛛的只有大壶状、小壶状、葡萄

状和梨状 4 种丝腺，缺少管状丝腺、鞭状丝腺和

聚状丝腺。比较拟环纹豹蛛和其他物种神经毒素

的分子靶标发现，前者的神经毒素更集中作用于

无脊椎动物，并且对昆虫具有更高的敏感性。这

些结果从基因的层面解释了拟环纹豹蛛作为一

种游猎型蜘蛛更倾向于用毒液进行捕食而非进

行结网捕食。该基因组是第一个高质量的游猎型

蜘蛛的基因组，为研究不同类型蜘蛛的生活习性

及分子机制提供了宝贵的资源（待发表）。 

3.1.3  草间小黑蛛  另一个稻田蜘蛛——草间
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小黑蛛共组装得到 13条染色体，注释得到 19 124

个蛋白编码基因，并且发现在草间小黑蛛中存在

大多数的毒性蛋白基因，包括精氨酸激酶

（Arginine kinase，AK）、富含半胱氨酸分泌蛋白

（Cysteine-rich secretory protein family，CRISPs）、

磷脂酶 A2（Phospholipase A2，PA2）和透明质

酸酶（Hyaluronidase，HYAL）等，结合转录组

和蛋白组的数据发现，AK 在草间小黑蛛体内表

达最高的一种毒素，该毒素可以破坏真核生物和

原核生物的细胞膜，很有可能是草间小黑蛛成为

稻田优势种的重要原因之一。除此之外还在草间

小黑蛛中注释到了一种在其他蜘蛛体内未曾报

道的毒液基因——过敏原组 7（Group 7 allergen，

ALL7），该毒素广泛存在于螨类中，这表明 ALL7

很有可能在蜘蛛毒液与作用对象的相互关系中

发挥着重要的作用（Zhu et al.，2022）。 

3.2  寄生性天敌 

3.2.1  二化螟盘绒茧蜂  二化螟盘绒茧蜂基因

组的最终组装版本共 10 条染色体，蛋白编码基

因 14 142 个（Ye et al.，2022）。Ye 等（2022）

主要利用多组学数据综合分析，发现二化螟盘绒

茧蜂缺失 10 种氨基酸的合成能力，且体外培养

实验证实这些氨基酸是二化螟盘绒茧蜂幼虫发

育的必需氨基酸。二化螟盘绒茧蜂寄生引起了二

化螟血淋巴中游离氨基酸含量的显著改变，主要

是抑制了二化螟氨基酸的消耗，同时促进寄主蛋

白质的降解，导致了寄主体内氨基酸含量的变

化，保证了寄生蜂幼虫发育所需的氨基酸。通过

基因组分析，最终得出寄生习性影响了二化螟盘

绒茧蜂基因组中氨基酸通路的进化，导致更多氨

基酸合成能力的丢失，但能通过精细调控寄主氨

基酸的合成和蛋白质代谢速率，从而影响寄主血

淋巴中的氨基酸含量，为寄生蜂创造了营养丰富

的幼虫生长微环境（Ye et al.，2022）。 

3.2.2  夜蛾黑卵蜂  夜蛾黑卵蜂是多种夜蛾类

害虫的卵期寄生蜂（唐雅丽等，2010）。通过测

序组装，获得了夜蛾黑卵蜂的染色体水平基因

组，共包括 10 条染色体。通过比较基因组分析

发现，夜蛾黑卵蜂与短管赤眼蜂的基因组进化速

率明显快于其他中等体型的蜂类，共有 573 个基

因在这两种寄生蜂中均进化较快，并进一步筛选

得到 38 个在这两种寄生蜂中特异快速进化的基

因，其中部分基因涉及一些已知与体型发育相关

的通路，包括 Hippo 信号通路、Ras 信号通路和

Hedgehog 信号通路等。此外，也有基因与翅脉

形成有关，可能与个体小的寄生蜂翅脉极度退化

相关。已知小型化是昆虫适应性进化的一种策

略，在寄生蜂中，寄生蜂与寄主长期协同进化，

为了将卵产在寄主体内，促使寄生蜂进化出了更

小的体型以减少能量消耗等，这可能是寄生蜂物

种多样性进化的关键（Xu et al.，2021）。前文利 

用比较基因组的方法，从基因组层面探索该问题

可能的答案。结合系统发育树分析可见，夜蛾黑

卵蜂与短管赤眼蜂在进化距离上相距较远，而且

各自的近缘物种均为中等体型寄生蜂。由此，这

两种寄生蜂的快速进化属于独立事件，说明寄生

蜂体型缩小是趋同进化的结果，该发现为深入理

解寄生蜂多样性进化提供理论依据。 

3.2.3  短管赤眼蜂  赤眼蜂是在其他昆虫卵中

发育的微小寄生蜂，是小蜂总科最早的分支科之

一，并且也是农业生产中常用的生物防治药剂，

主要用于防治蛾类和蝴蝶类害虫。对短管赤眼蜂

基因组的研究揭示了其和相关寄生蜂小型化和

适应性特征，并且通过比较分析发现了其核糖体

生物发生和功能、转录调控和倍性调控相关的蛋

白质发生了相对快速的进化。对短管赤眼蜂有性

和无性系的比较表明，没有强有力的证据表明无

性生殖中的基因组退化（例如基因丢失），尽管它

确实包含比有性系更低的重复量（Lindsey et al.，

2018）。短管赤眼蜂与其他膜翅目相比，基因组

进化速度特别快，这些变化反映了其适应小型化

的表现。短管赤眼蜂及其相关寄生蜂基因组的研

究为深入研究赤眼蜂的生物学特性、共生关系、

无性繁殖、生物防治和微型化进化等方面提供了

宝贵的资源。了解寄生的分子决定因素还可以为

赤眼蜂和其他拟寄生物的大规模饲养提供依据。 

3.2.4  稻虱缨小蜂  稻虱缨小蜂是缨小蜂科的

代表种，由于其通过寻找寄主而实现的高寄生

率，是防治稻飞虱的理想选择。此外，缨小蜂科

是一个古老的昆虫类群，是小蜂总科系统发育中

的一个基本谱系，其种类在生物学上有很大的防
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治潜力。利用单分子实时测序和 Illumina 测序，

对稻虱缨小蜂的整个基因组进行了测序和组装，

这是第一个缨小蜂科基因组。该组装由 394 个

Scaffolds 组成并具有高度的连续性和完整性， 

BUSCO 值为 98.4%。基因组注释得到 16 894 个

蛋白质编码基因。系统发育分析显示，缨小蜂科

位于小蜂总科的基部，与所有剩余小蜂总科物种

互为姊妹群，稻虱缨小蜂与其他 7 种小蜂总科物

种于 126.9 百万年前分开。此外，确定了稻虱缨

小蜂基因组中与化学感觉功能相关的 17 个气味

结合蛋白（Odorant binding proteins，OBPs）、11

个化学感受蛋白（Chemosensory proteins，CSPs）、

4 个尼曼-匹克 C2 蛋白（Niemann-pick type C2 

proteins，NPC2s）、88 个气味受体（Olfactory 

receptors，ORs）、12 个味觉受体（Gustatory 

receptors，GRs）基因、23 个离子通道型受体

（Ionotropic receptors，IRs）和 13 个感觉神经元

膜蛋白（Sensory neuron membrane proteins，

SNMPs）基因，与机械感受功能的基因有 10 个，

分别是 1 个扒手受体（Pickpocket receptors，

PPKs）和 9 个瞬时受体电位离子通道（Transient 

receptor potential，TRP）。稻虱缨小蜂中少量化

学和机械感受基因表明，稻虱缨小蜂物种特异性

的寄主检测和产卵行为可能受到相对简单的分

子途径调控（Ma et al.，2022）。 

3.3  捕食/寄生性天敌 

螯蜂科的昆虫进化出了新的生物学特性，既

可以捕食也可以寄生害虫。这两个特征使其对害

虫控制有效且有价值，但其双重适应的遗传基础

仍未阐明。Yang 等（2021）利用测序组装得到

了一个高质量的螯蜂——黄腿双距螯蜂的基因

组，该基因组大于大部分的膜翅目昆虫。通过基

因组分析发现转座因子（尤其是 DNA 转座子）

的扩增是基因组扩大的主要原因。通过全基因组

扫描显示，一些积极参与能量生产和活动的基因

和快速进化的蛋白质有助于黄腿双距螯蜂的捕

食性适应。比较雌雄虫的转录组发现，3 种与繁

殖相关的 yellow 基因在雌成虫中显著升高，这些

基因可能有助于雌性产卵，LWS2-opsin 基因在雄

性中特异表达，可能有助于雄性寻找伴侣和交

配。对毒腺转录组进行分析表明毒液中类 Idgf 

基因和类 neprilysin 基因发生了特异性扩增

（Yang et al.，2021）。 

4  展望 

随着测序和组装技术的完善,基因组技术在

害虫防治中得到了更好的应用，测序和组装技术

一直存在数据多态性（Polymorphism），基因纯合

的昆虫较难培养和个体体积小无法采集到高质量

DNA 样本等因素综合导致昆虫基因组很难顺利

进行组装（荣昌鹤等，2016）。得益于 Nanopore

和短读长测序手段等，Ye 等（2020）完成了 20 ng

超低起始量的麦蛾茧峰基因组组装，该研究为个

体小，样品稀有，只能获取少量 DNA 的物种的

基因组组装提供了很好的范例。此外，随着人工

智能的飞速发展，各类组学的分析也将进入更加

智能化的阶段，更多的研究结论将随着训练集和

算法的优化变得更加可靠。除此之外，还有一些

其他的组学手段，如研究活细胞代谢的“化学指

纹”——代谢组学，全长转录组、空间转录组和

单细胞转录组等转录组分析手段。未来随着虫害

控制设施人工智能影像数据采集系统的开发和

优化，也极有可能推动昆虫领域影像组学的发

展。此外，一系列具有功能针对性的数据库也成

为研究者的有利工具，如农业病虫害研究图库

（Image Database for Agricultural Diseases and 

Pests Research，IDADP）。 

害虫综合治理一直是现代农业生产生活中

的重中之重，尤其是近几十年来，我国害虫的种

类大幅增加，危害程度也越发严重。同时随着全

球贸易的发展，害虫的入侵也成了极其严峻的问

题。伴随着基因组数据的挖掘，“病虫害综合治

理组学（Integrated pest management-omics，IPM- 

omics）”被提出了。IPM 策略在结合了基因组技

术后可用于发现昆虫种群内的多态性，然后去解

释害虫群落变化的重要问题，将所得信息与已有

的其他数据信息综合比对后，利用结果和已有知

识制定出最佳的病虫管理方案。最后利用信息和

通讯技术在整个社区进行有效传播和发展病虫害
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防控的策略（Margam et al.，2011）。彭露等（2015）

曾提出基于基因组学的害虫治理，如结合景观遗

传学优化害虫治理结构、基于 DNA 条形码技术

提出的对分子鉴定、物种鉴定及食物网重构的研

究、通过建立完整 RNA 干扰技术体系防控害虫

以及以昆虫转基因技术为支持的防控手段。 

目前的基因组学研究多集中于单一物种之

上，但生态系统中各个生物都不是独立存在的，

他们会与其他生物或多或少的产生联系，仅仅对

一个物种的基因组进行研究很难对其有全面的

认识。在未来，会有大量的昆虫基因组完成测序

组装，在这里有着相当大的信息等待着被发掘。

而基于比较基因组分析，继续破译一些重要害虫

的近缘物种及其天敌的遗传序列信息或许也能为

解答物种的进化和相互克制关系提供重要依据和

数据基础。在多组学数据的基础上，通过基因功

能的研究和挖掘，应用 CRISPR-Cas9 介导的基因

组定点编辑和基因 RNAi 等技术手段，将使害虫

的防治和资源昆虫的利用出现革命性的变化。 
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