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摘  要  随着生物信息学的快速发展，昆虫基因组学的研究拓展到了药用昆虫领域。目前，美洲大蠊

Periplaneta americana、白蜡虫 Ericerus pela、角倍蚜 Schlechtendalia chinensis、眼斑芫菁 Mylabris cichorii、

中华豆芫菁 Epicauta chinensis、圆点斑芫菁 Mylabris aulica、家蚕 Bombyx mori、柞蚕 Antheraea pernyi 及
天蚕蛾 Antheraea yamamai 9  种药用昆虫已完成基因组测序和深入分析。本文综述了我国药用昆虫基因组

学研究的现状，介绍了代表性药用昆虫的药效药理和基因组特征信息，从基因组等多组学角度系统总结了

药用昆虫药理活性成分及合成机制等研究进展，并展望了基因组学研究应用于药用昆虫中药材开发与生产

的前景。 
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The research progress of medicinal insect genomes 
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Abstract  With the rapid development of bioinformatics, insect genomics researches have been extended to the field of 

medicinal insects. At present, the genome of medicinal insects, for instance, Periplaneta american, Ericerus pela, 

Schlechtendalia chinensis, Mylabris cichorii, Epicauta chinensis, Mylabris aulica, Bombyx mori, Antheraea pernyi, Antheraea 

yamamai, have been sequenced, assembled and well analyzed. Here, we review the present research status of genomics 

researches on medicinal insects. From the perspective of multi-omics, the genome features of these medicinal insects were 

summarized, including the research progress of pharmacological active ingredients and the synthesis mechanism of medicinal 

insects. Besides, the prospects of applying the genomics researches on the development and production of insect medicinal 

materials are discussed. 
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药用昆虫指全部或局部虫体，或其衍生物、

分泌物、病理产物可以入药的昆虫（中国药用动

物志协作组，1983）。世界范围内，开发利用昆

虫药用价值的国家有中国、日本、韩国、印度、

巴西以及部分非洲国家。其中，以中国取昆虫入

药的历史最为悠久，入药的方式、方法最具规模

和体系。据统计，我国有超过 250 种昆虫可作药

用，仅在《中国药用昆虫集成》中就记载了 14

目 69 科 239 种药用昆虫（蒋兰俊，1999）。通

过整理汇总宁夏、江苏、山东、广东、贵州、云
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南、甘肃等省份常见的药用昆虫资源（张大治和

郑哲民, 2003; 路亚北, 2004; 杨月伟, 2005; 何

学文等, 2009; 郭建军等, 2012; 胡展育等, 2014; 

张杰等, 2016），发现代表性药用昆虫有 33 种，

主要分布于直翅目、半翅目、鞘翅目和鳞翅目（表

1），兼具地区特异性与全国普遍性的特点。 

 
表 1  我国常见的药用昆虫 

Table 1  The widely used medicinal insects in China 

目名 Order 科名 Family 种名 Species 

蜻蜓目 Odonata 蜻科 Libellulidae 黄蜻 Pantala flavescens Fabricius * 

  红蜻 Crocothemis servilia Drury 

蜚蠊目 Blattodea 地鳖科 Polyphaga 中华地鳖 Eupolyphaga sinensi Walker 

螳螂目 Mantodea 螳科 Mantidae 薄翅螳螂 Mantis religiosa L. 

直翅目 Orthoptera 斑腿蝗科 Catantopidae  中华稻蝗 Oxya chinensis Thunberg 

剑角蝗科 Acrididae 中华蚱蜢 Acrida cinerea Thunberg 

蟋蟀科 Gryllidae 油葫芦 Gryllus testaceus Walker 

螽斯科 Tettigoniidae 纺织娘 Mecopoda elongata L. 

蝼蛄科 Gryllotalpidae 东方蝼蛄 Gryllotalpa orientalis Burmeister 

半翅目 Hemiptera 蝉科 Cicadidae  黑蚱蝉 Cryptotympana atrata Fabricius 

 蟪蛄 Platypleura kaempferi Fabricius 

 红蝉 Huechys sanguinea De Geer 

蜡蝉科 Fulgoridae 斑衣蜡蝉 Lycorma delicatula White * 

瘿绵蚜科 Pemphigidae 角倍蚜 Schlechtendalia chinensis Bell * 

兜蝽科 Dinidoridae 九香虫 Coridius chinensis Dallas * 

鞘翅目 Coleoptera 金龟子科 Scarabaeidae 神农蜣螂 Catharsius molossus Linnaeus 

 双叉犀金龟 Allomyrina dichotoma L. * 

芫菁科 Meloidae 中华豆芫菁 Epicauta chinensis Laporte * 

 大斑芫菁 Mylabris phalerata Pallas * 

 眼斑芫菁 Mylabris cichorii L. 

天牛科 Cerambycidae  星天牛 Anoplophora chinensis Foster 

 光肩星天牛 Anoplophora glabripennis Moschulsky * 

脉翅目 Neuroptera  蚁蛉科 Myrmeleontidae 中华东蚁蛉 Euroleon sinicus Navas 

膜翅目 Hymenoptera 胡蜂科 Vespidae 金环胡蜂 Vespa mandarinia Smith * 

蜜蜂科 Apidae 中华蜜蜂 Apis cerana Fabricius * 

 意大利蜜蜂 Apis mellifera L. * 

鳞翅目 Lepidoptera 刺蛾科 Eucleidae 黄刺蛾 Cnidocampa flavescens Walker 

螟蛾科 Pyralidae 玉米螟 Ostrinia venosatum Hubner * 

夜蛾科 Noctuidae 小地老虎 Agrotis ypsilon Rottemberg * 

大蚕蛾科 Saturniidae 柞蚕 Antheraea pernyi Geurin * 

蚕蛾科 Bombycidae 家蚕 Bombyx mori L. *  

粉蝶科 Pieridae 菜粉蝶 Pieris rapae L. * 

凤蝶科 Papilionidae 金凤蝶 Papilio machaon L. * 

*已完成基因组测序的常见药用昆虫。 

*The common medicinal insects with completed genome sequencing. 
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我国药用昆虫资源种类丰富，近年来相关的

药理药效、活性成分研究逐渐增多，有效提高了

药用昆虫的价值和资源利用效率（吕文彦等 , 

2007; 檀军等, 2019; 韦桂宁等, 2019; 张星贤等, 

2019）。得益于基因测序技术的发展和进步，昆

虫学研究迈入基因组时代，研究对象已不局限于

单一的特定物种，对昆虫基因组的认识也得到了

提升（侯丽等，2017；丛宇阳等，2019；Li et al., 

2019)。据统计，常见的药用昆虫中有近 2/3 已完

成基因组测序，药用昆虫基因组测序质量的提升

以及转录组、蛋白组和代谢组等多组学生物数

据积累和挖掘，不仅为药用昆虫的药用机理和

机制解析带来契机，也为理解药用昆虫种间和

种内的遗传发育与系统进化过程提供了全新的

视角。本研究搜集、整理了当前已完成基因组

测序的药用昆虫信息，综述了重要药用昆虫的

基因组测序概况以及药理相关基因的研究进

展，旨在为药用昆虫多样性和生物学特性以及

药理药效、活性成分合成的遗传学机制研究提

供借鉴和参考。 

1  药用昆虫基因组测序现状 

目前，基因组已完成测序结果发表或数据提

交至公开数据库 NCBI 的药用昆虫共有 42 种（表

2），占药用昆虫总数的近 1/6，涵盖蜻蜓目、蜚

蠊目、直翅目、虱目、半翅目、鞘翅目、膜翅目、

鳞翅目和双翅目 9 个目。其中，测序物种数量最

多 的 是 鳞 翅 目 （ 28.57% ）， 其 次 是 鞘 翅 目

（ 16.67% ）、 膜 翅 目 （ 14.29% ） 和 半 翅 目

（11.90%）、双翅目（9.52%），蜻蜓目、虱目最

少，仅各有 1 种（2.38%）（图 1）。进一步分析

发现基因组测序的药用昆虫往往是药用范围广

泛、药理及活性物质研究充分、生产链较为完善

的物种，而蜻蜓目、螳螂目、直翅目以及半翅目

部分昆虫，由于存在利用价值较低、开发成本高、

开发难度大等问题，基因组的研究相对滞后。 

在基因组已完成测序的 42 种药用昆虫中，

20 个物种的基因组组装达到染色体水平，13 个

物种达到了 Scaffold 水平，9 个物种为 Contig 水

平。基因组质量主要从基因组的完整性、正确性

和拼接长度等方面评估，其中以 N50 为重要指

标（Wajid and Serpedin, 2012; 尹传林等，2017）。

基因组测序质量受到基因组特性，如基因组大

小、重复率以及杂合率等和测序技术两方面同时

影响。部分药用昆虫，由于其基因组较小、杂合

率较低等原因，基因组测序质量高。例如，尖音

库蚊 Scaffold N50 高达 201 Mb，占其基因组大

小的 35.9%，这主要归因于其极高的基因组纯合

子比例（97.99%）（Liu et al., 2022b）；黄蜻的

高质量基因组组装与其较低的基因组重复率有

关（17.83%）（Liu et al., 2022a）。实际上，此

类特征在膜翅目和双翅目昆虫的基因组中较为

常见（黄聪等，2019；彭威等，2020），但在目

前已测药用膜翅目、双翅目昆虫基因组中未能明

显体现。第三代测序技术的辅助组装一定程度上

解决了重复率高导致的基因组测序质量提升的

难题，九香虫 Aspongopus chinensis、白蜡虫

Ericerus pela、角倍蚜 Schlechtendalia chinensis

及双叉犀金龟 Trypoxylus dichotomus 等药用昆

虫，基因组重复率在 40%-60%，但仍有较高

Scaffold N50 值。从统计数据可以看出，凡是第

三代测序技术参与组装的基因组质量（Scaffold 

N50 791.15-1.956 Mb）普遍远超仅由第二代测序

技术得到的基因组质量（Scaffold N50 155.755- 

0.277 Mb）。目前，基因组质量较低的药用昆虫

主要受其基因组巨大，重复率过高，或未采用第

三代测序技术等因素影响。作为重要的药用昆

虫，半翅目中 4 种药用昆虫于近些年才被测序，

均采用第三代测序技术；其他目的药用昆虫，所

用测序技术不一，而且过去利用第一、二代测序

技术获得基因组数据的昆虫，除对昆虫学研究具

有重要意义的物种外（如美洲大蠊 Periplaneta 

americana 和中华蜜蜂 Apis cerana 等），大部分

均未通过重新测序来提升基因组质量。这在一定

程度上可以解释高质量基因组为什么在半翅目

中分布集中而在其余目中零散分布。对比已测序

的昆虫基因组，大部分药用昆虫的基因组测序质

量处于中上游水平，这可能与药用昆虫基因组学

发展时间较晚，测序过程中普遍应用第三代测序

技术有关。 
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图 1  已完成测序的药用昆虫统计 

Fig. 1  The statistics of sequenced medicinal insect genomes 

A. 已完成测序的药用昆虫的目间分布；B. 各年份内完成测序的药用昆虫物种数量。 

A. The order distribution of sequenced medicinal insects;  
B. The number of sequenced medicinal insect species completed in each year. 

 

2  重要药用昆虫基因组研究 

2.1  蜚蠊目 

美洲大蠊 Periplaneta americana，作为我国

传统中药蜚蠊的基源药材之一，美洲大蠊在临床

上具有抗菌、抗癌、消炎镇痛、强心护肝利尿和

促进组织修复等功效，现代医学中多种常用药剂

均含有美洲大蠊药用活性成分提取物，如康复新

液、心脉隆注射液、肝龙胶囊、消癥益肝片等（李

奇娟等, 2018）。 

美洲大蠊基因组图谱最早由制药公司好医

生药业集团和四川大学联合完成，基因组组装大

小为 3.26 Gb，Scaffold N50 和 Contig N50 分别

为 315 和 28.2 kb，基因组中重复序列占比达

62.38%，注释获得 14 568 个基因（晋家正等, 

2018）。2022 年，为了研究美洲大蠊过敏源谱

和环境适应性，两个研究团队分别对其基因组组

装进行升级与分析，组装后的基因组大小为

3.06 Gb，Scaffold N50 提高至 151 Mb，共注释

了 29 939 个基因，获得了美洲大蠊基因组中重

复区域、染色体特征和大规模重复事件信息全貌

（Wang et al., 2022a）。通过比较基因组学分析，

发现美洲大蠊基因组中编码感受苦味或有毒物

质的受体基因以及解毒代谢酶基因家族发生了

显著扩张，而且还鉴定了 65 个抗菌相关基因以
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及多种抗菌肽（2 种附着素和 7 种防御素），一

定程度解释了美洲大蠊为何具有较强的解毒能

力（Zheng et al., 2022）。此外，研究发现 20-

羟基蜕皮酮（20-E）、保幼激素（JH）和胰岛素 

分别主要负责美洲大蠊的蜕皮、变态和生长过

程，而 DPP 通路（Decapentaplegic pathway）是

其修复损伤躯体的必要信号通路（Li et al., 

2018）。美洲大蠊药用活性成分具有广泛的临床

应用价值，第三代测序技术发展和基因组组装技

术升级，为其抗癌、修复组织机理和体内核苷类

化合物抗氧化作用机制等研究提供了有力的遗

传信息资源支撑。 

2.2  半翅目 

2.2.1  白蜡虫 Ericerus pela  白蜡虫是我国具

有重要经济价值的资源昆虫。据古籍记载，其分

泌的虫白蜡具有止痛生肌、润肺养胃的功效。现

代药剂中，除直接入药外，常将虫白蜡用作药片

的赋性剂和抛光剂（侯晓艺等, 2011）。研究发

现，分泌虫蜡和性二态等生物学特性与其久居于

较高植物部位的生活方式有关（Sun et al., 

2018）。 

2019 年，第一个白蜡虫基因组完成测序。

利用 Illumina HiSeq2500 和 PacBio 测序平台，所

得白蜡虫基因组组装大小为 660 Mb，Scaffold 

N50 为 735 kb，共注释了 12 002 个蛋白质编码

基因（Yang et al., 2019）。而利用 PacBio 三代

测序技术和 Hi-C 辅助组装，所得白蜡虫基因组

组装大小为 638 Mb，Scaffold N50 提高至 69.68 

Mb，其中 98.16%的重叠群（Contig）能够锚定

到 9 条染色体上（Chen et al., 2021）。比较基因

组学分析发现，白蜡虫基因组中参与分泌虫蜡的

脂肪酸和脂质代谢途径的相关基因家族发生了

扩增（Chen et al., 2021）。另外，在白蜡虫基因

组中还鉴定了参与蜡质合成途径的 34 个脂酰辅

酶 A 还原酶（fatty acyl-CoA reductase, far）基因

和 4 个酰基转移酶基因（Yang et al., 2019）。研

究还发现白蜡虫雄性和雌性中参与类固醇和倍

半萜产生的基因存在差异甲基化模式，不同性

别、虫态的激素滴度测定表明蜕皮酮（类固醇激

素）和保幼激素（倍半萜类化合物）是导致白蜡

虫性二态性发育的主要动力（Chen et al., 2021）。

研究结果有助于深入理解虫白蜡生物合成的分

子调控机理，为研发提高虫白蜡天然和人工产量

技术提供参考。 

2.2.2  角倍蚜 Schlechtendalia chinensis  五倍

子是五倍子蚜产生的虫瘿，其中以角倍蚜在盐肤

木上刺激形成的角倍产量最多，占 75%以上（唐

翊峰，2014）。与虫白蜡对生产环境条件要求严

苛导致的低产不同，五倍子因其高产特性，被更

广泛应用于化工和医药等行业。现已鉴定出五倍

子的化学成分有 5 种以上，具有抗菌、止血、抗

癌及清除自由基等 9 种以上药理，作为中药材起

降火、止泻、收湿敛汗等功效（梁正等, 2022）。 

浙江大学魏宏元团队报道了角倍蚜基因

组，基因组大小为 272 Mb，Scaffold N50 为

20.4 Mb，超过 97%的基因组碱基锚定在 13 条染

色体上。角倍蚜的染色体核型为 12n+X，预测编

码 14 089 个基因（Wei et al., 2022）。2022 年，

角倍蚜全基因组转座子（TEs）测序及注释结果

的释放，有助于深入理解 TE 在角倍蚜功能基因

进化过程中的作用（Ahmad, 2022）。角倍蚜基因

组和转录组等基因数据的积累，为研究造瘿昆虫

与宿主植物相互作用关系奠定了基础。例如，转

录组分析发现，角倍蚜与其第一寄主盐肤木间存

在较高的相似性，两者间存在潜在的水平基因转

移（牛雪霏, 2019; 刘江等, 2022）。角倍蚜基因

组中细胞色素 P450 基因较少，一定程度上与其

寡食性对应的低解毒需求相匹配，而当角倍蚜寄

生于不同宿主越冬或越夏时，P450 基因的表达

呈现显著的差异。而且，角倍蚜基因组中与天然

异生素的解毒、免疫和应激反应等通路相关的基

因家族出现扩增（Wei et al., 2022）。这表明相

关基因可能在其应对寄主的次级代谢产物中发

挥关键作用。 

蚜虫的唾液蛋白是刺激寄主植物产生闭合

瘿 的 关 键 因 子 ， 通 过 液 相 色 谱 串 联 质 谱

（LC-MS/MS）分析，在角倍蚜唾液腺中鉴定出

141 种蛋白质，其中具有高结合活性的蛋白质可

能参与虫瘿的形成（Yang et al., 2018）。在虫瘿
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形成阶段，高表达的唾液腺蛋白编码基因功能可

分为解毒、信号转导、运动与能量代谢三类，对

应于解除寄主植物的防御、唾液腺肌肉的收缩和

流涎的能量供应等几个方面（Wei et al., 2022）。

角倍蚜基因组的破译对进一步探究虫瘿产生的

途径具有重要意义。 

2.3  鞘翅目 

芫菁科昆虫又名斑蝥，以其幼虫和成虫体内

的斑蝥素被长期应用于东西方医药学。芫菁科为

鞘翅目中重要的药用昆虫，科内各属虽形态、颜

色各异，但因其有效成分相同，故药用功效相近。

斑蝥素（Cantharidin, CTD），一种倍半萜类昆虫

毒素，是治疗原发性肝癌、白细胞减少、慢性肝

炎及神经性皮炎等疾病的重要药用成分（谭娟杰

等, 1995）。随着对眼斑芫菁、中华豆芫菁、圆

点斑芫菁等芫菁科昆虫的多基因组学研究逐渐

深入，斑蝥体内斑蝥素 CTD 生物合成机制逐步

清晰明确。 

2.3.1  眼斑芫菁 Mylabris cichorii  眼斑芫菁是

《中华人民共和国药典》（1985）中规定的药用

斑蝥之一，对其 CTD 生物合成机制的研究在所

有芫菁科昆虫中最早开始。利用转录组表达谱，

通过与植物中斑蝥素的合成途径甲羟戊酸途径

（MVA）和 5-磷酸脱氧木酮糖 /2C-甲基-4-磷 

酸-4D-赤藓糖醇途径（MEP/DOXP）类比溯源，

搜索鉴定了眼斑芫菁“萜类骨架生物合成”通路

的功能基因，发现相关基因仅分布在 MVA 途径

中，并且 MVA 途径所有酶均存在于眼斑芫菁中，

表明眼斑芫菁中 CTD 可能仅通过 MVA 途径合

成。研究还证明了上游 MVA 通路、CTD 前体物

质相关基因 FFPS、IDI、STE24 均与斑蝥素的生

物合成有关，首先提出了保幼激素相关基因

JHEH、JHE 可能与 CTD 生物合成相关，而细胞

色素 P450 基因可能通过影响保幼激素的合成进

而对 CTD 合成产生干扰（Huang et al., 2016）。 

目前，虽然眼斑芫菁的基因组尚未完成，但

其转录组分析中发现的 CTD 合成机制对于整个

芫菁科昆虫体内 CTD 生物合成机制研究具有开

创性意义，为后续相关研究提供了方向性指导。 

2.3.2  中华豆芫菁 Epicauta chinensis  中华豆

芫菁体内斑蝥素的含量整体上处于芫菁科昆虫

的中上水平（方宇凌等, 2001）。中华豆芫菁体

内的 CTD 生物合成机制主要受到 MVA 途径和

保幼激素（JH）合成与代谢相关基因的调控。Lü

等（2016）通过转录组分析，鉴定出 MVA 途径

的限速酶，3-羟基-3 甲基戊二酰辅酶 A 还原酶

（EcHMGR），是中华豆芫菁中 CTD 合成的关键

酶。随后的研究发现，JH 不一定为 CTD 合成的

直接前体，然而对甲基法尼苏酸环氧化物酶

（ EcMFE ）、 保 幼 激 素 环 氧 化 合 物 水 解 酶

（EcJHEH）基因进行 RNA 干扰表达能够抑制

CTD 合成（Jiang et al., 2017）。该团队还证明了

其特有的细胞色素 P450 基因 EcCYP4BM1 与

CTD 生物合成的相关性，进一步探究了 MVA 途

径下游相关基因与 CTD 合成的关系（姜鸣 , 

2017）。 

第一个中华豆芫菁基因组草图于 2021 年公

布，基因组大小为 152 Mb，Scaffold N50 达

695 kb，基因组中共鉴定了 12 520 个蛋白质编码

基因。研究发现，中华豆芫菁基因组中编码气味

受体（Odorant receptors，ORs）、免疫、消化和

解毒的基因家族显著扩张，这可能与其适应恶劣

生存环境有关。手动注释的细胞色素 P450 基因

家族和 281 个免疫相关基因，以及比较基因组学

和功能分析，为芫菁科谱系特异性基因进化研究

奠定了基础。对于 CTD 生物合成机制，该研究

明确了两个 CTD 生物合成候选基因，包括 phyh

和 中 华 豆 芫 菁 体 内 发 现 的 CYP4s 新 成 员

CYP4TT1（Tian et al., 2021）。 

2.3.3  圆点斑芫菁 Mylabris aulica  2020 年，圆

点斑芫菁的基因组公布。基因组中鉴定得到 16 

500 个基因，注释后发现圆点斑芫菁的功能基础

基因与普通甲虫的功能基础基因并不存在很大

差异，且 CTD 合成的特定基因仅占整个基因组

的一小部分。比较基因组学分析表明，圆点斑芫

菁扩增的基因家族中不包括与已知的 CTD 生物

合成相关基因，最显著的扩增基因功能主要与生

存代谢有关。根据以上发现推测，CTD 合成机

制可能在芫菁科分化前就是一个成熟的系统，这
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种机制在所有芫菁中是通过遗传获得，且均是保

守的。不同于已知的眼斑芫菁和中华豆芫菁 CTD

生物合成机制，圆点斑芫菁体内 CTD 合成由

MVA 和 MEP/DOXP 两条途径协同参与。该研究

在圆点斑芫菁基因组中鉴定出 30 个途径相关基

因，通过分析其在两条通路中的作用位置，表征

了其中两个生物功能学未知的蛋白质编码基因

序列（Guan et al., 2020）。圆点斑芫菁的基因组

解析为探究芫菁体内 CTD 生物合成提供了新的

见解。 

综上所述，芫菁科昆虫体内的 CTD 生物合

成机制可能是保守的，合成机制遵从“萜类骨架

生物合成”通路。现已知的合成途径有 MVA 和

MEP/DOXP 途径，MEP/DOXP 途径仅存在圆点

斑芫菁中，因此关于芫菁科昆虫是否确实共用一

套 CTD 生物合成机制仍需更深入的研究。细胞

色素 P450 相关基因的表达与 CTD 合成有关，

但具体影响机制尚未明晰。未来更多芫菁科昆

虫基因组组装的完成和比较基因组学分析，将

有助于进一步阐明芫菁科 CTD 生物合成机制，

为深入研究芫菁的系统发育进化提供有效的数

据资源。 

2.4  鳞翅目 

2.4.1  家蚕 Bombyx mori  家蚕是一种完全驯

化的吐丝昆虫，以多种形式入药，其幼虫、蛹、

成虫、蚕沙及蚕丝均具药用价值，具有预防及治

疗糖尿病、增强机体免疫和抗肿瘤的功效。其中，

针对降血糖功效的活性物质主要为 1-脱氧野尻

霉素（DNJ）和黄酮类化合物，两者均由蚕取食

桑叶富集所得（Zhang et al., 2016; 庄媛等, 2017）。 

家蚕基因组于 2004 年测序完成，基因组大

小为 428.7 Mb（Xia et al., 2004），2008 年由国

际家蚕基因组联盟对家蚕基因组进行了更新，将

Contig N50 提高至 15.5 kb，Scaffold N50 提高至

3.7 Mb，87%的 Scaffold 定位于 28 条染色体上。

此后，多个研究团队及组织对家蚕的基因组进行

了重新测序和组装。2019 年，东京大学研究生

院 农 业 与生 命 科 学研 究 所 结合 PacBio 和

Illumina 测序的混合组装，公布了一个家蚕的高

质量基因组组装，获得的基因组大小为 460 Mb，

Contig N50 为 12.2 Mb，Scaffold N50 为 16.8 Mb，

预测鉴定了 16 880 个基因。该基因组组装覆盖

了更多的转录区域，提供了比旧基因模型更准确

的编码序列和基因集（Kawamoto et al., 2019）。 

桑叶中含有的 DNJ 等类糖生物碱对 α-葡萄

糖苷酶存在较强抑制作用，取食后导致血糖降

低，对大部分昆虫有毒。家蚕对桑叶中 DNJ 的

富集能力源于其在动物中特有的 β-果糖呋喃糖

苷酶。2008 年，家蚕中的两个 β-果糖呋喃苷酶

基因 BmSuc1 和 BmSuc2 被鉴定，这两个基因均

是在进化过程中通过细菌的水平基因转移获得

的（Daimon et al., 2008）。同年更新的家蚕基因

组中也证实了两者的存在，另外，基因组数据还

揭示了家蚕中 4 种 α-葡萄糖苷酶基因 BmMal1、

BmMal2、BmMal3 和 BmMal4 的存在（The 

International Silkworm Genome Consortium, 
2008）。家蚕中 DNJ 富集机制的解析为其医药应

用的拓展提供了生物学基础。 

2.4.2  柞蚕 Antheraea pernyi  柞蚕与家蚕类

似，以幼虫、蚕蛹、蚕蛾及蚕卵等形式入药，具

有调节人体生殖功能、治疗神经衰弱、延缓衰老、

增强免疫力等功效。其药理活性成分主要为蛹和

成虫中的矿物质及微量元素硒、维生素、氨基酸，

以及成虫中的益补激素和蚕蛹中的蛹肽、抗菌素

等生物活性物质（刘隽彦等, 2019）。近年来有

关柞蚕丝的药用价值研究也逐渐增加。 

柞蚕的基因组于 2020 年公布，基因组大小

721 Mb，Scaffold N50 为 13.77 Mb，99.09%的

Contig 锚定在 49 条染色体上，共鉴定出 21 431

个蛋白质编码基因，功能注释率为 85.22%。基

因组重复比例高，占 60.74%（Duan et al., 2020）。

通过柞蚕和家蚕的比较基因组学分析以及基因

组同质分析发现，柞蚕与家蚕基因组之间存在  

1︰1 的同位比率，且家蚕基因组中的共线区块

极少。以上结果表明，柞蚕基因组核型（n=49）

相对于家蚕（n=28）的数量扩增来源于染色体裂

变，裂变发生在蚕蛾科和天蚕蛾科的祖先物种

中，分化后染色体相对保守。与先前的研究发现

相同（Yonemura and Sehnal, 2006; Dong et al., 



5 期 罗  惠等: 药用昆虫基因组研究现状与进展 ·1329· 

 

 

2015），在柞蚕的基因组中存在 H-丝素蛋白基

因的同系物，而不存在 L-丝素蛋白基因及其同

系物，再次证明了天蚕蛾科和蚕蛾科蚕丝结构的

不同。后有研究利用全长转录本优化了柞蚕基因

组注释，发现 1 997 个蛋白编码新基因和 3 399

个 IncRNA 新基因，鉴定出 7 个保幼激素酸 O-

甲基转移酶基因（JHAMT）（Li et al., 2021）。 

柞蚕的先天免疫系统、滞育调控一直备受关

注，相关活性物质可能是药理活性成分。另外，

有关柞蚕嗅觉相关蛋白基因、昼夜节律相关基因

和生长发育相关功能基因的研究较多，但目前对

药用功能有主要贡献的激素基因研究较少（刘彦

群和姜德富，2008；孙影等，2019）。柞蚕染色

体水平的基因组资源为通过全基因组关联分析

来定位关键性状提供了重要资源，未来可用于鉴

定抗病性和环境适应性的候选基因，通过柞蚕分

子育种，提高其驯化程度。 

2.4.3  天蚕蛾 Antheraea yamamai  天蚕蛾，以

其高质、具有特殊结构及稳定性能的天南丝著

名，由于尚未驯化，未能实现大规模人工繁殖。

其成虫和蛹用于治疗哮喘、痉挛和皮肤病等疾

病。有研究证明，天蚕蛾中的一种五肽对癌细胞

生长具有活性抑制作用，可进一步用于抗癌药品

的研发（Kamiya et al., 2010）。天南丝则常用做

医疗器械和药物缓释剂载体等（Pritchard and 

Kaplan, 2011）。 

早在 2001 年，有研究者确定了天蚕蛾丝素

蛋白基因的完整序列，并将其与家蚕、柞蚕进行

比较，发现天蚕蛾丝素蛋白基因序列与柞蚕的序

列相似度高（89%），而与家蚕相似度较低（16%），

但三者在表达方式上基本相同（Hwang et al., 

2001）。2015 年，对 6 种蚕蛾丝腺的比较转录

组分析表明，丝素蛋白基因具有属内保守和属间

多样化的特性。研究表明，天蚕蛾科具有修饰的

H-丝素蛋白，缺少 L-丝素蛋白和糖蛋白 P25。关

于天蚕蛾的着色稳定性，其转录组中富集的转移

酶表明，其有色茧的稳定着色可能与色素沉着的

积极催化有关（Dong et al., 2015）。2018 年，

天蚕蛾的第一个基因组序列完成，大小为

656 Mb，Scaffold N50 为 739 kb，共鉴定出 15 481

个基因。研究发现基因组中最常见的重复元件是

LINE 元件，而 DNA/TcMar-Mariner 是其特异性

扩增的重复元件，该 Mariner 特异重复原件插入

天蚕蛾丝素蛋白基因的 5′末端，可能是天蚕蛾形

成丝素蛋白串联重复基序，进而对其蚕丝的物理

特性产生影响的候选进化动力之一（Kim et al., 

2018）。 

以上 3 种重要经济性蚕蛾基因组测序的完

成与完善，将有助于研究者更好地理解蚕丝合

成机制以及昆虫物种特性，促进相应昆虫学产

业的发展。 

3  展望 

药用昆虫基因组学的研究，为解释其药理活

性成分的形成、合成和富集机制提供了遗传学基

础，极大地推动了药用昆虫生产与应用产业的发

展。但目前药用昆虫基因组学的工作中存在完成

测序的昆虫比例不高，样本范围不均衡，基因组

质量参差，药理相关分析不充分等问题，一些常

见的药用昆虫基因组尚待测序公开，例如中华地

鳖 Eupolyphaga sinensis、金边土鳖 Opisthoplatia 

orientalis、神农蜣螂 Catharsius molossus、黑蚱

蝉 Cryptotympana atrata、双齿多刺蚁 Polyrhachis 

dives 及星天牛 Anoplophora chinensis 等。另外，

药用昆虫中有很多种类是园林植物、农作物害虫

或卫生害虫，部分具有药用价值的普通药用昆虫

在其基因组完成测序后更多的是开展其他领域

的研究与分析，例如菜粉蝶、蝗虫、体虱和家蝇

等。  

兼具环境适应和药理性能两方面优势的药

用昆虫是未来药用昆虫基因组学研究的主要对

象。药用昆虫的药理活性成分往往是其适应环境

的产物，美洲大蠊高解毒能力对应具抗菌、抗癌

功效的抗菌肽等物质，白蜡虫低活动特征适应性

对应具防御作用的虫白蜡，以及家蚕专食桑叶特

异性解毒进而富集于体内的 DNJ 等实例均能支

持以上观点。因此，从食性、温度适应、行为特

征、免疫能力及解毒能力等昆虫自身习性和环境

适应特性出发，挖掘昆虫基因组中具有特殊进化

意义的基因，有助于促使普通药用昆虫基因组
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数据实现向新药理活性物质鉴定或机制研究的

转变。 

因近缘药用昆虫药理作用相似，药用成分获

取途径与环境生物关联性强等因素，药用昆虫的

基因组测序分布具有较好的科间、种间和环境生

物间相关性。未来对更多药用昆虫的近缘物种进

行测序和比较基因组学分析，利用群体结构和群

体历史对常用药用昆虫种群演化过程进行分析，

揭示其起源及驯化历史，有助于发现适应性进化

的关键遗传调控因子，阐明药用昆虫的适应性遗

传及其分子机制，将为其近源种的驯化过程提供

指导。蜚蠊科（Blattoidea）、芫菁科（Meloidae）、

大蚕蛾科（Saturniidae）、蜜蜂科（Apidae）、胡

蜂科（Vespidae）的药用昆虫在这方面具有较大

研究潜力。以病理产物入药的药用昆虫也可成为

未来的重要研究对象之一，如僵蚕、虫草等。从

基因组学的角度对寄生菌与寄主昆虫之间的共

生和协同进化模式做出合理解释，将有助于提高

类似药用昆虫病原产物的生产广适化和高产化。 

测序技术的不断进步以及药用昆虫全基因

组测序工作的不断完善，将积累大量组学数据。

功能基因组学、比较基因组学、进化生物学、转

录组和代谢组学技术的发展逐步向专业化方向

转变，个性化需求意味着相关生物信息学分析能

力亟待升级，而人工智能的介入与应用将为基因

组学的发展提供有力帮助。基因组测序产生的基

因信息有助于促进药用昆虫的生产应用，相应

地，具有巨大应用前景的药用昆虫也会有更多机

会在基因组学上得到深入研究。因此，我国应抓

好昆虫基因组学飞速发展的机遇和红利，为古老

的药用昆虫学研究带来新的生机。 
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