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水稻害虫代谢组学研究概况与展望* 
崔艺琳**  俞晓平  李丹婷*** 

（中国计量大学生命科学学院，浙江省生物计量及检验检疫技术重点实验室，杭州 310018） 

摘  要  水稻作为主要的经济作物之一，在种植过程中不断受到多种水稻害虫的侵害，极大地影响了人类

农业生产和粮食安全。代谢组学分析不但可以反映细胞或生物体内的生理生化变化，而且可以分析生物体

受到不同因素影响时的代谢变化规律。本文简要综述了代谢组学在水稻害虫研究中的进展，介绍了代谢组

学的主要研究方法，即核磁共振技术和质谱色谱联用技术，总结了代谢组学在水稻害虫研究中的应用，包

括昆虫抗药性研究、昆虫-水稻相互作用研究及昆虫-共生菌相互作用研究等，同时分析了目前代谢组学分

析在准确度、灵敏度及分辨率等各方面存在的不足，以及代谢组学等多组学联合分析技术在昆虫研究领域

的应用前景，为寻找新型杀虫靶标、开发新型生物农药和转基因抗性水稻等奠定基础，同时也为水稻害虫

的绿色防控技术提供新的突破点。 
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Current progress and prospects for future research 
on the rice pest metabolomes 

CUI Yi-Lin**  YU Xiao-Ping  LI Dan-Ting*** 

(Zhejiang Provincial Key Laboratory of Biometrology and Inspection and Quarantine, College of Life  

Science, China Jiliang University, Hangzhou 310018, China) 

Abstract  Rice crops are constantly damaged by a variety of pests during cultivation, which greatly affects human food 

security. Metabonomic data can not only reflect internal physiological and biochemical changes in cells or organisms, but also 

indicate how these are affected by different factors. This paper reviews progress in research on the metabolomes of rice pests, 

introduces the main methods used in metabolomics, i.e., nuclear magnetic resonance technology and mass spectrometry 

chromatography coupling technology, and summarizes the application of metabolomics to rice pest research, including that on 

pesticide resistance, insect-rice interactions and insect-symbiotic bacteria interactions. The shortcomings of metabolomics in 

terms of accuracy, sensitivity and resolution are also discussed, as well as prospects for using metabolomics and other 

combined multi-omics techniques to find novel insecticidal targets, develop new biological pesticides and transgenic resistant 

rice plants, and other environmentally-friendly methods for the prevention and control of rice pests. 
Key words  rice pests; metabolomics; research methods; multi-omics combined analysis; prospect 

昆虫作为无脊椎动物中的节肢动物，不仅种

类繁多、分布面广、形态多样，并且数量最多、

世代短、繁殖快、容易获取，其种类超过所有生

物种类总和的一半，与人类农业生产和粮食安全

等都密切相关，且有着巨大的影响（陈瑜和马春

森，2010）。 

水稻是包括我国在内的亚洲地区最主要经

济作物之一，大部分人口以稻米为食，水稻种植

产量的稳定对于确保我国的粮食安全起着关键

作用（徐春春等，2021）。然而在水稻栽培过程

中，许多病虫害的不断出现极大地影响了水稻产

量和农业经济。2020 年中国农业农村部发布的
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《一类农作物病虫害名录》中的 10 类害虫，仅

水稻害虫稻飞虱包括褐飞虱 Nilaparvata lugens 

(Stål)、白背飞虱 Sogatella furcifera (Horváth)和灰

飞虱 Laodelphax striatellus (Fallén)、稻纵卷叶螟

Cnaphalocrocis medinalis (Guenée) 和 二 化 螟

Chilo suppressalis (Walker)就占三类（赵景等，

2022）。多年以来，人们从各种角度研究了多种

害虫的暴发频率、治理方法或应用范围等，收获

了诸多意义重大的研究成果。 

近年来，继基因组学、转录组学和蛋白质组

学等的技术发展之后，代谢组学技术也飞快发展

起来，差异代谢物的研究在昆虫科学领域中起着

越来越重要的作用，为探究昆虫遗传代谢、生长

发育、繁殖进化等各方面提供了新的研究方法和

思路。 

1  昆虫代谢组学研究的意义 

代谢活动是生物体生命活动的本质特征和

物质基础。代谢组指的是生物体某种组织或细胞

在一定生理时期内全部低分子量的代谢产物（凌

茜文等，2021）。代谢组学由 Nicholson 等（1999）

根据核磁共振（Nuclear magnetic resonance，

NMR）分析技术首度提出，主要用于研究低分

子量（˂1 500 ku）的分子物质，通常是糖代谢、

脂质代谢和蛋白质代谢通路中的中间代谢物或

最终产物，这些代谢物不但可以表明细胞或生物

内在的生理代谢变化，而且可以体现出生物受到

温度变化、药物和病毒侵染等因素的影响（Pinu 

et al.，2019），通过分析机体遭受刺激或干扰后，

代谢物图谱的变化规律，从而揭示其生命活动规

律与调节机制的一门学科（郭凤丹等，2017）。

代谢组学可分为靶向代谢组学研究与非靶向代

谢组学研究。靶向代谢组学指的是对已知代谢物

的多重分析，有助于理解位于特定途径的酶基因

修饰、酶动力学及代谢产物的作用等，同时也可

以用于检验非靶向代谢组学试验提出的猜想。靶

向代谢组学需要准备内标物，样品提取可根据目

标代谢物的特点选择最适的试验条件，分析结果

可对目标代谢物进行绝对定量，特异性强，灵敏

度高，缺点是价格昂贵，需要准备大量标准品且

覆盖的代谢物有限。非靶向代谢组学是对生物体

内代谢物实行系统详细的解析，得到一系列代谢

物数据，比较生物体受刺激后所有小分子代谢物

的动态变化，发掘不同处理间的差异代谢物。非

靶向代谢组分析鉴定到的物质应用范围更广，一

般进行定性、半定量分析，其结果的峰图十分复

杂，精准鉴定难度较大，可能产生假阳性（Schrimpe- 

Rutledge et al.，2016；李伯辽，2019）。 

代谢组学研究已应用于生命科学领域的众

多方面，如临床医学、疾病诊断、药物安全性评

价、食品安全、发现生物学标志物及动植物代谢

等。对于昆虫代谢组学的研究，使得我们对昆虫

代谢机制的认识更加全面与深入，可以更好地探

索研究昆虫的奥秘。利用代谢组针对害虫抗药性

和植物的抗虫性的研究，有助于筛选新的作用靶

标，研发新型的杀虫剂和转基因抗性水稻等，为

水稻害虫的绿色防控技术提供新的突破点。同时

代谢组学在昆虫方面的拓展也可以为探索其他

生物提供新的研究思路与方法，研究表明，昆虫

可作为探索人类代谢疾病的理想模型，因为它不

但可以合成与哺乳动物同源的糖脂代谢相关激

素，而且还具有进化保守的代谢通路以及相关器

官或组织（魏琪和苏建亚，2016）。 

2  代谢组学的研究方法 

代谢组学的研究，主要依赖核磁共振技术

（Nuclear magnetic resonance，NMR）和质谱技

术（Mass spectrometry，MS）。NMR 检测样品准

备过程相对简单，重复性高，对跨越一定时长、

不同批次大量样品分析，拥有相当稳定的检测灵

敏度（Murgia et al.，2021），同时能够对难以离

子化和衍生化的物质进行鉴定（Martinez et al.，

2017），适用于固体、液体样品的分析。但是由

于该技术灵敏度和分辨率较低，对于复杂体系的

生物样本检测，一次性鉴定的代谢物种类非常有

限，通常分析的代谢物数量不超过 100 个

（Brittain et al.，2020）。MS 检测灵敏度和分辨

率较高、选择性好、特异性强，对于生物样本，

在一次检测分析中，鉴定的物质种类更多，可以

分析几千甚至上万个代谢物，更适合鉴定不同处
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理间差异代谢物（Mohd et al.，2020）。因而基于

质谱的通量化学分析技术逐渐成为代谢组学常

用的分析手段。一般地，质谱常和气相色谱（Gas 

chromatography ， GC ） 或 液 相 色 谱 （ Liquid 

chromatography，LC）联用。下面我们对常用的

代谢组分析技术进行了简单的比较（表 1）。 

 
表 1  常用的代谢组分析技术 

Table 1  Common metabolome analysis techniques 

分析技术 
Analytical techniques 

优势 Advantages 劣势 Disadvantages 参考文献 References

NMR 样本制备简单，并且对样品无破坏性 

定量且无偏向检测 

成本相对较低 

分析速度快 

能检测样品中大多数有机类化合物 

灵敏度和分辨率低 

检测范围窄 

样品用量大 

Martinez et al., 2017；

Brittain et al.，2020；

Murgia et al.，2021

LC-MS 
（UPLC-MS） 

样品用量少且处理简单 

灵敏度和分辨率高 

检测范围宽 

适用于热不稳定性、难挥发、不易衍生化和

分子量较大的物质 

能检测样品中大多数有机物和无机物 

成本高 

分析速度慢 

缺少具有可参考的标准

谱图数据库 

Mohd et al.，2020；

徐天润等，2020； 

孙晓珊等，2021 

GC-MS 样品用量适中 

灵敏度和分辨率高 

具有可参考、可比较的标准谱图数据库 

适用于热稳定、易挥发或经衍生化后易挥发

和分子量相对较小的物质 

能检测样品中大多数有机物和部分无机物 

分析速度慢 

不适用于极性大难挥

发、热不稳定性物质的

分析 

需要衍生化 

Mohd et al.，2020；

徐天润等，2020； 

孙晓珊等，2021 

 
代谢组学的主要研究流程包括样品的采集

与制备、代谢物的提取以及检测、数据的采集及

预处理、结果的统计分析、生物信息解析、代谢

通路分析等步骤。数据预处理步骤主要包括从原

始数据中提取代谢峰，通过对数据的标准化、归

一化、中心化以及尺度化等操作使得样本和代谢

物之间可以相互比较，目的是减少多种混杂因素

对数据统计分析及生物标志物筛选的影响，保证

结果的准确性。统计分析主要包括两类，一类单

变量分析，主要包括 T-检验及方差分析（Analysis 

of variance，ANOVA）等；另一类是多变量分析，

多变量又分为两种，一种是无监督方法，主要用

于采用原始数据或预处理后的数据对样本进行

归类分析，包括主成分分析（Principal components 

analysis，PCA）、非线性映射（Non-linear mapping，

NLM）、簇类分析（Hierarchical cluster analysis，

HCA）、自组织映射（Self-organizing mapping，

SOM）等，另一种是有监督方法，主要是创建类 

别间的数学模型，运用多参数的数学模型对未知

样本进行预测，包括偏最小二乘法（Partial least 

squares，PLS）、线性判别分析（Linear discrimination 

analysis，LDA）、判别函数分析（Discriminant 

function analysis，DFA）、最小二乘法-判别分析

（Partial least squares-discrimination analysis，PLS- 

DA）等。代谢组学的分析需要各种数据库的支

持，数据库中包含了多种代谢通路数据、基因组

数据和化学信息等，常用的代谢组学数据库包括 

MassBank、KEGG、METLIN、NIST、CAMERA

和 HMDB 等（张柳等，2019；孙晓珊等，2021）。 

3  代谢组学在水稻害虫研究中的

应用 

代谢组学是继基因组学、转录组学以及蛋白

质组学后又一重要的组学研究手段，目前代谢组

学已应用在昆虫研究的多个方面，包括昆虫抗药
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性研究、昆虫-水稻相互作用研究、昆虫应对外

界环境变化研究、昆虫体内代谢物变化研究及昆

虫与共生菌相互作用研究等。 

3.1  代谢组学在昆虫抗药性研究中的应用 

长期且普遍的应用杀虫剂，导致昆虫对多种

杀虫剂的敏感性不断的减弱或者代谢解毒能力

不断的增强，使昆虫出现了抗药性，极大地影响

了杀虫剂的防治效率。水稻害虫对杀虫剂的抗药

性是影响水稻产量的关键问题，因此分析昆虫的

抗药性机制以及怎样降低昆虫的解毒代谢能力

是防治昆虫的重要问题。近年来，随着基因组学

和代谢组学等多组学技术的发展，对关键害虫

抗药性的探究已然进入到分子细胞水平，并且

获得了重大的突破，为探究昆虫的抗药性机制

奠定了理论基础。如陈伟军（2017）基于代谢

组数据分析筛选小菜蛾对氟虫腈解毒代谢方面

特殊性，为小菜蛾综合防治提供了理论基础。沉

默斜纹夜蛾 P450 新基因 CYP321B1，代谢组分

析显示影响了 47 种不同的代谢物，主要涉及次

生代谢物生物合成和氨基酸代谢，且显著降低了

单宁诱导下的增重率（Zhao et al.，2021）。Elzaki

等（2020）对抗吡虫啉褐飞虱以及输入外源性

精氨酸和瓜氨酸的褐飞虱进行代谢组分析，鉴

定出两种可用于恢复抗杀虫剂昆虫易感性的氨

基酸，建立了一种基于代谢组的新型方法来杀

死抗杀虫剂害虫，并为管理杀虫剂耐药性提供

了有用的模板。 

3.2  代谢组学在昆虫-水稻相互作用研究中的

应用 

植物的一些初生代谢物以及次生代谢物会

对害虫产生特异性毒性或威慑力，比如一些酚

类、萜烯类及其衍生物和生物碱等物质，如果利

用此类物质开发新型杀虫剂，可控制或缩减传统

农药的使用范围及使用量。对于使用代谢组学技

术去筛选、鉴定和植物抗感性有关的代谢物已有

大量相关文献发表。如 Liu 等（2017）系统地分

析了以耐药和易感水稻为食的褐飞虱之间代谢

差异，发现与以易感水稻的褐飞虱相比，以抗性

为食的褐飞虱体内氨基酸、葡萄糖、脂肪酸和三

羧酸循环（Tricarboxylic acid cycle, TCA）中间

体水平较低，且甲壳素生物合成显著上调，为理

解褐飞虱-水稻相互作用提供了有用的代谢信

息。此外，利用代谢组学分析褐飞虱若虫摄取感

性 TN1 水稻和抗性 IR56 水稻韧皮部 72 h 后的代

谢物差异，检测到取食抗性水稻的褐飞虱体内多

数的糖类、维生素类和部分必需氨基酸代谢物浓

度显著降低，但多数酰胺类、游离脂肪酸和部分

非必需氨基酸代谢物浓度较高，说明抗性水稻干

扰了褐飞虱若虫的能量代谢和营养供应（Yue  

et al.，2019）。 

3.3  代谢组学在昆虫受非生物环境因素影响研

究中的应用 

昆虫是变温动物中的一种，维持及调节自身

体温的能力很弱，因此环境温度的变化是扰乱其

正常代谢活动的最重要的非生物因素之一。高于

或低于昆虫生长的最适温度，对其生长发育、存

活、抗逆性及机体生理代谢等均有影响，代谢组

分析可以很好的阐释外界环境变化对昆虫自身

代谢的影响。如研究低温胁迫对白背飞虱代谢组

的影响时发现，处理后白背飞虱体内氨基酸类、

糖类和多元醇类物质表现出显著的积累，TCA

循环速率显著降低，高温胁迫实验则会导致其体

内鸟氨酸含量显著积累，TCA 循环速率显著增

快（冯文地等，2016）。Zhang 等（2018）对感

染 南 方 水 稻 黑 条 纹 矮 病 毒 （ Southern rice 

black-streaked dwarf virus, SRBSDV）或极端温度

处理的白背飞虱进行代谢组分析，发现核酸和脂

肪酸是受 SRBSDV感染调节的主要代谢物类别，

而温度胁迫调节 TCA 化合物，糖和多元醇。研

究表明，SRBSDV 可能通过调节昆虫体内氨基

酸，糖和多元醇的积累来影响白背飞虱的极端耐

温性。为白背飞虱传播的 SRBSDV 预防和控制

提供新的策略。 

非生物环境对昆虫代谢的影响，除了温度外

还有水分、食物、光周期等因素。而滞育是昆虫

应对不良环境的策略，滞育过程中生物体的自身

代谢物会发生一系列的变化。如张博（2021）在

伞裙追寄蝇滞育和非滞育蛹的代谢组学检测分

析中，负离子模式下，筛选到差异代谢物 169 个，
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主要差异代谢物 L-脯氨酸等，正离子模式下，

筛选到差异代谢物 332 个，主要差异代谢物 L-

组氨酸等，这些差异代谢物主要涉及氨基酸代

谢、消化吸收及蛋白质的翻译等多个代谢通路，

在 2 种离子模式下，L-脯氨酸参与精氨酸和脯

氨酸代谢、ABC 转运、蛋白质消化吸收、矿物

质吸收及氨基酸的生物合成等通路，并且均为上

调表达。因此，推测 L-脯氨酸以及组氨酸可能

与伞裙追寄蝇滞育有关。 

3.4  代谢组学在昆虫生长发育研究中的应用 

代谢组可以用于体内代谢物变化的研究，寻

找不同发育阶段或者沉默某基因后的差异代谢

物，更深入的了解昆虫的代谢过程和代谢通路，

为开发新型的除虫剂寻找新的突破点。如分别沉

默白背飞虱的两个海藻糖合成酶基因（TPS1 和

TPS2），结果表明白背飞虱体内海藻糖等糖类的

含量发生变化，为开发以 TPS 为突破点的新型

杀虫剂奠定基础（张道伟等，2019）。利用四级

杆液相色谱法，对二化螟幼虫碱性神经酰胺酶

saCER 和中性鞘磷脂酶 snSMase 分别进行干扰，

结果表明二化螟体内神经酰胺的含量发生不同

变化，进而影响二化螟的鞘磷脂代谢，调控其发

育速率（孙娜等，2018）。王威（2021）通过转

录组和代谢组联合分析，明确了褐飞虱体内一个

表达受蛋白酶水解活性调控的脂质识别相关蛋

白基因 NIML1 介导的脂质代谢通路网络，同时

明确了 NIML1 通过影响 20E 合成进而影响褐飞

虱生殖、发育过程。 

3.5  代谢组学在昆虫体内菌群研究中的应用 

昆虫体内存在着多种共生菌，包括肠道菌群

在内的这些共生菌与昆虫之间建立了和谐的互

利共存关系，共生菌不但能给宿主昆虫提供必需

的营养物质外，还可调节昆虫自身免疫力，代谢

组学可以有效阐释共生菌生物生态系统中各种

复杂的相互作用。如研究表明，蜜蜂肠道菌群不

仅能够代谢黄酮类化合物和花粉外壁，还能够产

生有机酸和芳香族化合物（Kešnerová et al.，

2017）。并且，蜜蜂的肠道菌群还可以有效降解

植物聚合体和代谢形成供昆虫利用的氨基酸和

维生素（Zheng et al.，2017）。Pang 等（2018）

发现了一种新型 S 型砷菌株共生菌可以降低褐

飞虱对吡虫啉的抗性，通过转录组和代谢组分析

发现，此菌株感染的褐飞虱有 19 个代谢物增加

和 23 个代谢物减少，异种生物代谢的下调可能

是对杀虫剂易感性增加的原因，对农业害虫防控

发展具有巨大的潜在价值。 

3.6  代谢组学在昆虫其他方面研究中的应用 

代谢组除了可以用于以上研究，还可以用于

昆虫其他方面的研究。如人们比较分析了衰老果

蝇与正常果蝇眼睛的蛋白质组、转录组和代谢

组。综合分析揭示了其代谢的变化可能是由于 B

族维生素可用性的降低，以及免疫反应的慢性激

活（Hall et al.，2021）。利用雄性果蝇黑色素胃

代谢组来研究预测生物体表型的能力，结果表

明，代谢物谱在雄果蝇中是可变的，并且这种变

异是高度遗传的（Rohde et al.，2021）。利用代

谢组和转录组联合分析揭示了无水生物昆虫中

完全干燥耐受性的关键组成部分，在无水生物状

态下，能量以积累的柠檬酸盐和单磷酸腺苷的形

式储存，允许在糖酵解完全起作用之前，在补液

后立即快速重新激活柠檬酸循环和线粒体活性

（Ryabova et al.，2020）。李娇娇等（2016）对

蠋蝽摄取不同食物进行代谢组学分析，发现取食

粘虫幼虫与米蛾幼虫、柞蚕蛹的体内尿囊素、葡

萄糖、瓜氨酸等多个代谢物具有显著差异，此结

果结合营养成分差异以及蠋蝽表观生长发育指

标的结果，分析表明可以选择粘虫幼虫作为室内

培育蠋蝽的猎物。 

3.7  多组学联合分析 

代谢组学分析的优点包括对生物体的损害

相对较小，获取数据量多，检验方便，能直接表

明机体的生理活动变化，将基因、转录和蛋白质

水平变化的整体信息进行整合。然而代谢组学技

术如今依旧存在数据库差异大、无法用一种方法

提取全部代谢物、代谢物浓度差异超出仪器检测

范围和易发生假阳性等许多不足（Schrimpe- 

Rutledge et al.，2016；Tokarz et al.，2017），相

较于进行单一的代谢组学分析，更多的是将代谢
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组学与基因组学及转录组学等不同组学技术联

合使用，实现相互间的优势互补。与单一组学的

研究相比，基于基因组学、转录组学、蛋白质组

学及代谢组学等进行多组学的联合分析，更有利

于收集有效的组学信息，进而绘制更加完整的生

物学图谱，阐述各种细胞功能的分子基础，从而

可以更加有效地、全方位地了解代谢产物异常改

变的分子机制和调控机理，以发现更多未知的代

谢物或者新的细胞信号通路，从而对生物过程进

行全面深入的解析。如 Pang 等（2018）发现了

一种新型 S 型砷菌株共生菌可以降低褐飞虱对

吡虫啉的抗性，通过转录组和代谢组分析发现，

此菌株感染的褐飞虱有 19 个代谢物增加和 23 个

代谢物减少，异种生物代谢的下调可能是对杀虫

剂易感性增加的原因，对农业害虫防控发展具有

巨大的潜在价值。王威（2021）通过转录组和代

谢组联合分析，明确了褐飞虱体内一个表达受蛋

白酶水解活性调控的脂质识别相关蛋白基因

NIML1 介导的脂质代谢通路网络，同时明确了

NIML1 通过影响 20E 合成进而影响褐飞虱生殖、

发育过程。随着组学技术的飞速发展和数据处理

软件以及数据库的逐步完善，代谢组学、基因组

学及转录组学等多组学联合分析在昆虫研究中

起到越来越重要的作用。下面我们对已报道的昆

虫代谢组学及多组学联合分析研究进行了一个汇

总（表 2）。 
 

表 2  已报道的昆虫代谢组学研究汇总 

Table 2  Summary of reported insect metabolomics 

昆虫 
Insects 

部位 
Sections 

分析方法 
Analysis methods 

代谢通路 
Metabolic pathways

结果 Results 
参考文献 
References 

褐飞虱 4 龄若虫 代谢组 糖代谢、脂肪酸

代谢、氨基酸代

谢 

褐飞虱摄食抗性品种后体内多种代

谢物发生改变，表明，抗病水稻干

扰了若虫的能量代谢和营养供应 

Yue et al.， 2019

褐飞虱 5 龄若虫 代谢组 海藻糖代谢 褐飞虱的两个海藻糖转运蛋白 1

（Terhalose transporter 1, Tret1）在

不同组织中表现不同的功能，其中

NlTret1-like X1 在特异性转运海藻

糖参与能量供应中作用更显著 

於卫东等，2020

褐飞虱 若虫 代谢组 氨基酸代谢、糖

代谢、脂肪酸代

谢及 TCA 循环等

与以易感水稻的褐飞虱相比，以抗

性为食的褐飞虱体内氨基酸、葡萄

糖、脂肪酸和三羧酸循环中间体水平

较低，且甲壳素生物合成显著上调 

Liu et al.，2017

褐飞虱 若虫 代谢组 氨基酸代谢 鉴定出两种可用于恢复抗杀虫剂

昆虫易感性的氨基酸，细胞色素

P450（CYP6ER1 和 CYP6AY1），建

立了一种基于代谢组的新型方法

来杀死抗杀虫剂害虫 

Elzaki et al.，2020

白背飞虱 高龄若虫 代谢组 糖酵解、脂肪酸

合成及 TCA 循环

等 

SRBSDV 侵染导致白背飞虱核酸

代谢失常，糖酵解速度加快等。同

时，高低温胁迫均会改变白背飞虱

三羧酸循环速率 

冯文地等，2017

白背飞虱 若虫 代谢组 脂肪酸代谢、氨

基酸代谢及糖代

谢等 

核酸和脂肪酸是受 SRBSDV 感染

调节的主要代谢物类别，而温度胁

迫调节三羧酸循环化合物，糖和多

元醇。SRBSDV 可能通过调节昆虫

体内氨基酸，糖和多元醇的积累来

影响白背飞虱的极端耐温性 

Zhang et al.，2018
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续表 2 (Table 2 continued) 

昆虫 
Insects 

部位 
Sections 

分析方法 
Analysis methods 

代谢通路 
Metabolic pathways

结果 Results 
参考文献 
References 

白背飞虱 5 龄若虫 代谢组 海藻糖代谢 RNA 干扰白背飞虱的 TPS 基因的

表达，结果表明白背飞虱体内海藻

糖等糖类的含量发生显著变化 

张道伟等，2019

二化螟 幼虫 代谢组 鞘磷脂代谢 分别 RNA 干扰 saCER 基因和

snSMase 基因，结果表明二化螟体

内神经酰胺的含量发生不同程度

的变化，进而影响鞘磷脂代谢，调

控其发育速率 

孙娜等，2018 

褐飞虱 若虫 转录组和代谢组 嘌呤代谢、TCA

循环 

此菌株感染的褐飞虱有 19 个代谢

物增加和 23 个代谢物减少，异种

生物代谢的下调可能是对杀虫剂

易感性增加的原因 

Pang et al.，2018

伞裙追寄

蝇 

蛹 转录组和代谢组 氨基酸代谢、消

化吸收和蛋白质

代谢 

通过组学比较分析发现低温诱导

处理组与对照组间存在有 7531 个

差异表达基因和 501 个差异代谢

物，这些差异基因和代谢物涉及多

个代谢通路，推测可能与低温诱导

伞裙追寄蝇滞育有关 

张博，2021 

斜纹夜蛾 肠和脂肪

体 

代谢组 主要涉及次生代

谢物生物合成和

氨基酸代谢 

沉 默 斜 纹 夜 蛾 P450 新 基 因

CYP321B1，代谢组分析显示影响

了 47 种不同的代谢物，显著降低

了单宁诱导下的增重率 

Zhao et al.，2021

 

4  展望 

代谢组学在昆虫乃至生物学中的广泛应用，

使得其在水稻害虫中研究越来越受重视，目前对

于水稻害虫防治方面更多地是关注植物代谢组

变化对其抗虫性的影响，如 Liu 等（2016）通过

转录组及代谢组学分析水稻被稻纵卷叶螟破坏

时的差异代谢基因及代谢物，增强了对水稻植株

对稻纵卷叶螟侵扰诱导防御反应机制的理解，为

抗虫水稻品种的开发提供线索。其余几个方面都

是从昆虫自身代谢组变化角度阐明其在昆虫生

长、发育、繁殖以及抗逆性等的作用。目前对于

水稻害虫的代谢组研究还相对较少，我们可以根

据其他害虫的研究经验对其进行深入研究，如通

过 Su 等（2021）对紫外线处理的亚洲玉米螟与

对照组进行转录组及代谢组分析，为昆虫如何在

紫外线胁迫下保护自身的进一步研究提供了见

解，探索紫外线胁迫下褐飞虱或二化螟等水稻害

虫的代谢组。根据魏琪（2019）通过沉默或过表

达黑腹果蝇黄素单加氧酶（Flavin-containing 

monooxygenases，FMOs）两个基因，通过代谢

组学分析发现其影响果蝇的糖脂代谢水平，且对

某些胺结构杀虫剂具有解毒代谢能力，进一步探

索 FMOs 在水稻害虫中是否有杀虫剂的解毒代

谢能力并介导昆虫抗药性等。同时代谢组学在水

稻害虫研究方面的拓展也可以为探索其他生物

提供新的研究思路与方法。然而，代谢组学尚处

于研究应用的初级阶段，生物体代谢调控网络极

其复杂，生物系统内源性代谢物数量远超过人们

预料，且受当前技术水平和数据库数据资源有限

的制约，存在着如何对大量数据进行有效的分

析，如何检测浓度过低而被仪器忽视的物质等棘

手的问题，使得仍有很多代谢物的化学结构、生

化途径及代谢机制等不明确，所以需要进一步提

高代谢组学研究的准确度、灵敏度及分辨率，且

不仅是质谱或气质液质联用得到的单维数据，同
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时需与其他组学数据进行有效整合。此外，在代

谢组学之后，发展了一项新的分子成像组学技术

即空间分辨代谢组学，此技术将质谱成像与代谢

组学结合，可以无标记、可视化的测定动植物组

织或细胞中代谢物的类别、数量、比例、生物合

成、转运途径和差异性空间分布。该技术将促进

靶向药物的开发、病理机制的理解和动植物生长

发育相关的空间代谢网络调控等前沿应用的研

究。同时细胞代谢组学作为代谢组学另一个新兴

的方向，能够定性定量地描述细胞内外调控的代

谢途径和代谢过程，反应细胞状态和代谢活性，

该技术在疾病诊断、食品、毒理学和细胞培养分

化等研究中都有所应用。相信随着代谢组学的发

展和应用领域的不断扩展，其前景一定十分广

阔，必将快速推进生命科学的飞速发展，为疾病

诊断、害虫防治等开辟新的道路。 
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