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摘  要  化学农药的滥用与单一品种的大规模种植使得农田生态系统中的生物多样性显著降低。通过加强

对非作物生境的管理可有效提升天敌昆虫的种类和数量，并提高食物网的稳定性，从而充分发挥食物网中

天敌的持续控害功能。因此，明确食物网中捕食性天敌对害虫的捕食关系及其控制能力，是充分发挥天敌

控制作用的前提。本文系统综述了以 DNA 分子检测技术为核心、基于肠道内含物评价食物网中天敌控害

功能的研究进展，重点比较了传统捕食评估方法与分子检测技术（如 PCR 技术和 DNA 条形码技术）在灵

敏度、精确性和操作性等方面的差异。进一步结合高通量测序技术，探讨了基于线粒体 DNA 中细胞色素

c 氧化酶Ⅰ基因构建食物网关系的潜力，同时指出现有技术在适用性上的局限性。未来研究将整合捕食作

用定量评估与食物网解析，深入揭示 DNA 分子检测技术在天敌控害中的应用潜力及其对害虫生态调控机

制，促进基因组学与生态学的深度融合，为评价天敌控害功能和推动害虫可持续管理提供科学依据。 

关键词  天敌昆虫；DNA 分子检测技术；控害功能；肠道内含物；食物网 

Evaluation of biological control in food webs based on gut inclusions 
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Abstract  The misuse of chemical pesticides and large-scale planting of monocultures have significantly reduced biodiversity 

in agricultural ecosystems. Strengthening the management of non-crop habitats can effectively increase the number and variety 

of natural enemies of insect pests, promote the establishment and stability of food webs, and thereby fully utilize the pest 

control functions of natural enemies within the food web. Therefore, understanding the predatory relationships and control 

capabilities of predatory natural enemies in the food web is a prerequisite for fully utilizing their pest control function. This 

paper systematically reviews progress in research methods based on DNA molecular detection technology, with a focus on 

evaluating the pest control capabilities of natural enemies in the food web through the analysis of their gut contents. It 

highlights the similarities and differences between traditional methods of detecting gut contents, and molecular detection 

technologies (such as PCR and DNA barcoding) in terms of sensitivity, accuracy, and operability. Furthermore, in combination 

with high-throughput sequencing technology, the potential of constructing food web relationships based on the cytochrome c 

oxidaseⅠgene in mitochondrial DNA is discussed, noting existing limitations in terms of applicability. In the future, 

combining quantitative predation assessments with food web construction will further reveal the potential application of DNA 

molecular detection technologies in biological pest control, and their innovative significance in pest ecological regulation. This 

will promote the deep integration of genomics and ecology, provide important scientific evidence for optimizing the pest 

control functions of predatory species and promote sustainable pest management in agricultural ecosystems. 
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农业集约化显著提高了生产力和土地利用

效率，但也依赖于化学农药的过量投入和单一品

种的大规模种植（Da Silva and Willows-Munro, 

2016）。化学农药的不合理使用会引发害虫抗药

性（Resistance）、害虫再增猖獗（Resurgence）

以及农药残留（Residue）等一系列问题（Desneux 

et al., 2007）。害虫生态调控是解决上述难题的其

中一项重要技术。它是从农田景观生态系统的作

物-害虫-天敌食物网及其周边环境的相互作用

出发，结合农田生物多样性相生相克的原理，应

用生态景观设计和功能植物种植等技术，为田间

自然天敌提供栖息地（戈峰, 2020）。显然，解

析农田景观食物网中天敌与害虫的相生相克关

系，发挥天敌的控害功能，是生态防控的基础（Da 

Silva and Willows-Munro, 2016）。而明确天敌捕

食害虫的种类、数量及其对害虫的控制能力，则

是构建农田景观食物网开展害虫生态防控的关

键一步（Zhang et al., 2022）。 

评价捕食性天敌的控害作用需要明确天敌

的迁移来源、捕食目标害虫的种类及其数量，综

合评估其捕食作用的大小（Aebi et al., 2011）。

捕食作用的量化通常聚焦于局部尺度（如农田生

态系统中的天敌 -害虫关系）（Rondoni et al., 

2014）。相比之下，食物网分析则能扩展至区域

或生态系统层面，揭示天敌“从哪儿来-捕食了

什么害虫-捕食了多少害虫”及其对整体生态功

能的影响。 

生态系统功能在很大程度上依赖于其内部

食物网的结构（Maureaud et al., 2020）。因此，

解析食物网的结构及其时间动态变化对于理解

生态系统功能的内在驱动机制及预测其对外界

干扰的响应非常重要（刘冰和陆宴辉, 2022）。食

物网结构的量化方式通常分为定性和定量两种。

定性食物网主要关注物种间是否存在捕食关系

及其互动模式，而不涉及捕食关系的具体数量，

只要能证明猎物被取食，就认为捕食关系存在

（Marshall, 2005）。相比之下，定量食物网则根

据天敌对猎物的实际取食量，来确定物种间相互

作用的频率和强度。显然，明确食物网中“天敌

捕食了哪种害虫、捕食了多少”以定量构建天敌-

害虫食物网是有效开展害虫生态防控的关键一

步。天敌通常位于食物网的中上层，通过捕食或

寄生害虫种群来有效控制害虫数量（Xiao et al., 

2021）。然而，农田景观格局中作物与非作物生

境的变化，以及季节和地域的差异，往往会显著

影响天敌的捕食行为。此外，不同捕食者之间可

能存在竞争和捕食的关系，这种种间互作可能导

致天敌内部食物网结构及其控害功能变化，从而

直接影响天敌对害虫的控害效果（Stouffer et al., 

2012）。因此，为避免过度依赖单一天敌种群，

并减少不同天敌种群间的捕食竞争，必须通过检

测不同天敌物种肠道内含物来定量评估它们对

害虫的捕食作用关系和能力，进而构建一个相对

完整的捕食性天敌-害虫食物网（柏昊等, 2024）。 

目前，天敌控害作用的研究主要集中于作

物-天敌-害虫之间的营养关系及天敌对害虫的

调控机制（Athey et al., 2016）。虽然这些研究能

够定性分析害虫与天敌种群动态及其相互关系，

但从食物网角度在定量分析天敌的捕食关系、控

害效果以及转移扩散规律的层面仍存在局限性。

近年来，随着分子生物学的快速发展催生了 PCR

技术、mtDNA COⅠ基因序列检测（Yang et al., 

2013）以及高通量测序等 DNA 分子检测技术，

为定量评估天敌捕食作用及构建食物网提供了

重要支撑。基于 DNA 分子检测技术，分析田间

天敌样本的肠道内含物，可系统解析天敌与害虫

之间的营养互作关系（Wang et al., 2017），进而

实现该技术在天敌控害、作物产量提升以及害虫

生态调控中的多维应用价值。具体技术路线如

图 1 所示。 

1  基于肠道内含物的天敌捕食作

用评估 

捕食性天敌的肠道内含物主要包括食物残 
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图 1  基于天敌肠道内含物定量评估天敌控害的技术路线图 

Fig. 1  Technical roadmap for quantitative assessment of natural enemy control  
based on intestinal contents of natural enemies 

 

渣、消化液和酶、肠道微生物、排泄物（Feces）、

回吐物（Regurgitate）以及消化过的猎物 DNA，

这些物质能够提供有关食性、捕食行为和捕食效

率等方面的重要捕食作用信息。通过测定捕食性

天敌的肠道内含物，可定量评价天敌的捕食作

用，可以更精准地量化天敌在控制害虫种群中的

实际效果，避免仅依赖观察所带来的主观偏差。 

1.1  捕食作用评估的传统方法 

目前常用的捕食评价方法包括生态能量学

法、消化道解剖法、多克隆抗体免疫法、蛋白质

电泳法、室内功能反应法、色谱法、田间直接观

测法、稳定同位素法（边文波等, 2016）、铷（Rb）

元素标记法和单克隆抗体免疫法（鞠倩等 , 

2020）。其中，定量评价天敌捕食作用主要通过

检测天敌肠道内的猎物 DNA 或特定标志物（如

铷元素、特异性蛋白质、脂肪酸等）来实现（张

珂宁等, 2021）。例如，Ouyang 等（2014）通过

碳、氮稳定同位素技术，量化追踪农业系统龟纹

瓢虫 Propylea japonica 的猎物来源、取食比例及

取食时期，为天敌栖息地管理提供了量化工具。

铷元素标记法是一种典型的微量元素示踪技术，

通过在害虫饲料中添加铷元素，使其进入猎物体

内形成稳定的标志，待捕食发生后检测天敌体内

铷含量，从而确认捕食行为是否发生。该方法具

有操作简单、稳定性好、准确度高等优势。蔡志

平等（2019）利用铷元素标记异色瓢虫 Harmonia 

axyridis，分析其在苹果树与蛇床草微景观中的

捕食作用以及转移扩散规律。薛正轩等（2023）

进一步验证了铷元素标记法在田间有效跟踪天

敌迁移的可行性，探究了标记猎物在多异瓢虫

Hippodamia variegate 成虫肠道内的滞留期。此

外，单克隆抗体技术作为免疫学方法中的一种重

要手段，也被应用于天敌-猎物关系的研究中。

该技术通过识别猎物体内特有的抗原蛋白，利用

ELISA 等手段检测天敌体内是否存在相应抗原，

以此判断是否发生捕食作用。例如，Wheeler 等

（2003）使用单克隆抗体成功识别了瓢虫对玉米
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蚜 Rhopalosiphum maidis 的捕食行为，但其应用

受限于抗体开发成本高、周期长等因素。综上，

稳定同位素技术能够通过混合模型定量估算天

敌的摄食来源比例，而铷元素标记法则通过标记

猎物后检测天敌体内的元素残留，实现对捕食行

为发生频率的半定量评估。这两种方法均无法精

确还原捕食数量。 

因此，这些方法对于天敌捕食量的评估仍显

不足。近年来，利用 PCR 技术分析捕食者与猎

物之间的营养关系，已成为天敌捕食研究的重要

发展方向。 

1.2  PCR 技术评价捕食作用的方法 

目前，PCR 技术已广泛应用于基因克隆、基

因表达分析和遗传变异检测等领域（Lakshmi 

et al., 2024），成为分子生态学研究中的重要工

具，也开始应用到天敌捕食作用的评估。这项技

术通过应用 1 对或多对引物对目标物种进行检

测，根据扩增出的不同长度片段区分不同物种，

从而实现同一反应中单个或多个物种的检测和

鉴定。如 Foltan 等（2005）使用 PCR 技术检测

捕食性天敌肠道中的蛞蝓和蚜虫，以分析其猎物

偏好，但无法区分捕食猎物搜寻行为。Kamenova

等（2018）以捕食性甲虫为研究对象，通过多重

PCR 检测其反刍物、粪便、个体样品中的猎物

DNA 片段，发现该技术对捕食行为的检测与传

统评估方法相比具有更强的说服力。韦夕平等

（2024）结合田间调查和 PCR 检测技术，监测

了捕食性天敌东亚小花蝽 Orius sauteri 与花生蚜

Aphis craccivora 的种群动态，并测定了东亚小花

蝽肠道内含物的消化半衰期。此外，PCR 技术也

逐渐应用于研究植食性昆虫的取食行为，如

Wang 等（2018）基于 PCR 的分子检测方法，检

测了绿盲蝽 Apolygus lucorum 体内的植物 DNA，

探讨了其种群丰度与摄食偏好之间的关系。综

上，肠道内容物的分子分析能够有效检测出节肢

动物的捕食行为，为生态防控和生物防治提供更

准确的数据支持，同时对生态系统过程的干扰很

小（Greenstone et al., 2014）。 

为弥补肠道内含物检测中不同天敌对不同

猎物消化速率不同造成的相对影响，通过使用可

检测半衰期对数据进行加权分析，从而对天敌的

捕食作用进一步校正。如 Ju 等（2019）通过 PCR

技术分析评估了异色瓢虫和龟纹瓢虫肠道内花

生蚜 DNA 的检测半衰期，进而计算出捕食者重

要性加权值，并对原始数据进行加权调整，从而

更为精准地评估不同天敌对花生蚜虫的捕食情

况。然而，使用消化半衰期校正后也只能相对定

量评价天敌捕食作用。传统 PCR 技术只能定性

分析已知猎物，无法精准确定天敌的捕食数量，

且灵敏度较低，易受到天敌消化作用的影响。实

时荧光定量 PCR（Real time fluorescent quantitative 

polymerase chain reaction，FQ-PCR）是一种在传

统 PCR 基础上发展而来的高度灵敏核酸定量技

术。与传统 PCR 相比，该技术不仅速度更快、

灵敏度更高、抗干扰能力更强（Shakeel et al., 

2018），还能有效减少实验中的污染问题（Foltan 

et al., 2005），并直接生成定量数据。这些优势使

其在昆虫分类与鉴定、昆虫检疫、昆虫抗药性研

究、昆虫种群生态学、昆虫天敌研究（陈学新等, 

2023）和昆虫微生物研究等领域得到了广泛应用

（Ruiz et al., 2023）。近年来，实时荧光定量 PCR

在昆虫肠道内含物检测中的应用逐渐增多。如

Wang 等（2013）构建了针对白背飞虱 Sogatella 

furcifera、褐飞虱 Nilaparvata lugens 和灰飞虱

Laodelphax striatellus 三重实时荧光定量 PCR 检

测体系，用于研究 3 种捕食性蜘蛛的生物控制作

用。Rondoni 等（2014）通过荧光定量 PCR 验证

了入侵性异色瓢虫对本地瓢虫与害虫的捕食作

用。研究表明，在需要高灵敏度、特异性和定量

分析的情况下，实时荧光定量 PCR 是首选方法

（Kamenova et al., 2018）。此外，对于更复杂的

微生物群落或特定宿主-微生物相互作用研究，

结合多种 PCR 可能是更优的选择。 

1.3  mtDNA COⅠ基因序列的应用 

mtDNA COⅠ 基因序列是一种基于线粒体

DNA 中细胞色素 c 氧化酶Ⅰ（Cytochrome c 

oxidase subunitⅠ，COⅠ）基因序列（王倩等, 

2013）。基于该序列的技术核心步骤是利用常规
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PCR 技术扩增 COⅠ基因的特定区域，对昆虫肠

道扩增产物进行 DNA 测序，并将获得的基因序

列与数据库中的已知序列进行比对，从而实现物

种鉴定（Antil et al., 2023）。作为 COⅠ基因的补

充标记，细胞色素 c 氧化酶Ⅱ（Cytochrome c 

oxidase subunitⅡ，COⅡ）基因同样被广泛应用

于基因序列检测中（Galinskaya et al., 2020）。

COⅠ基因因其高度变异性、易被通用引物扩增，

且序列中极少出现插入和缺失，成为 DNA 条形

码的重要标记基因，并在食物网的构建中发挥重

要作用。 

自 2003 年提出以来，基于 COⅠ基因的检测

技术已被证明是研究农业生态系统中天敌与害

虫间捕食作用关系的有效手段之一（Krishna 

Krishnamurthy and Francis, 2012）。与其他方法相

比，COⅠ基因序列能够有效区分形态相似或幼

虫阶段难以鉴定的物种。如宋新元等（2008）通

过大豆蚜 Aphis glycines COⅠ基因序列，设计了

2 对特异性引物，首次测定了 14 种捕食性天敌

对大豆蚜的消化半衰期，为理解捕食性天敌在害

虫控制中的作用提供了分子证据。王倩等（2013）

针对华北农田生态系统中 5 种蚜类害虫，设计了

特异性引物并进行 PCR 扩增，发现这些引物具

有较强的特异性，可用于评估天敌对蚜虫的控害

作用及同种天敌对不同蚜虫的选择性捕食行为。

这些研究表明，作为 PCR 技术扩增的模板，

mtDNA COⅠ基因序列不仅能够进行物种鉴定

与分类（Chen et al., 2000）和遗传多样性评估，

还为优化害虫生态调控策略提供了科学依据。 

2  基于肠道内含物的食物网解析

方法 

传统的食物网构建方法主要包括野外直接

观察法、消化道解剖法和室内捕食功能反应等以

确定食物网中天敌对害虫的捕食作用关系和能

力（Maureaud et al., 2020）。随着分子生物学技

术的不断发展，实时荧光定量 PCR 法、单克隆

抗体法、肠道内容物 PCR 检测法逐步发展完善

（张珂宁等, 2021）。这些基于天敌肠道内容物

的分子检测方法具有高灵敏度和强特异性，能够

有效检测特定猎物种类（Kress et al., 2015）。然

而，由于这些方法无法识别天敌的未知猎物，仍

在构建完整食物网方面存在一定局限性。 

2.1  基于 DNA 条形码技术的食物网分析 

DNA条形码技术是一种通过短DNA序列进

行物种鉴定的重要方法。该技术利用  mtDNA 

COⅠ基因的特定标准区域作为模板，通过分析

目标基因的 DNA 序列，实现物种的精准鉴定

（Wang et al., 2017）。研究表明，DNA 条形码的

分析方法包括基于统计分类法、特征诊断、系统

发育树构建、遗传相似度以及遗传距离等多种方

法（Adilbayeva et al., 2024）。这些方法的综合

应用是物种鉴定和昆虫分类研究的基础。Hebert

（2003）首次提出以线粒体细胞色素 c 氧化酶Ⅰ

亚基（COⅠ）作为 DNA 条形码的核心片段，对

200 多种鳞翅目昆虫进行了成功识别。之后，

COⅠ基因序列被广泛应用于弹尾目（Hogg and 

Hebert, 2004）、半翅目（Ferri et al., 2009）、缨翅

目（魏明峰和张振旺, 2019）、双翅目（范京安

等, 2009）、鳞翅目（Hajibabaei et al., 2006）、

蜉蝣目（Ball et al., 2005）、鞘翅目（张媛等, 2011）

以及膜翅目（周青松等, 2013）等多物种的分类、

鉴定及种间关系研究（Hajibabaei et al., 2007）。

如 García-Robledo 等（2012）以 4 种寄主植物的

叶绿体 rbcL、trnH-psbA 基因和核基因 ITS2 共

同构成条形码库，明确了植食性昆虫与植物之间

的取食关系。Wirta 等（2015）利用 DNA 条形码

技术，重新构建了鸟类、蜘蛛、寄生性天敌三者

与猎物之间完善的食物网。党雯雯等（2023）通

过对棉田中捕食性天敌多异瓢虫和异须微刺盲

蝽 Campylomma diversicornis 样本进行分子检

测 ， 结 合 烟 蓟 马 Thrips tabaci 和 花 蓟 马

Frankliniella intonsa 的特异性引物进行 PCR 扩

增，成功构建了捕食性天敌-蓟马定量食物网关

系，这一研究为利用捕食性天敌防治新疆棉田蓟

马提供了重要科学依据。 

高 通 量 测 序 技 术 （ High-throughput 

sequencing）又称大规模平行测序，能一次对几

百万到上千万条 DNA 分别进行测序（Slatko 

et al., 2018）。基于高通量测序的 DNA 条形码
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技术因其高效的分析能力和较低的投入成本，逐

渐弥补了传统分子技术无法检测未知生物的不

足（Gomez Polo ‐ et al., 2015）。传统 DNA 条形

码技术通常依赖于特定的基因区域（如 COⅠ、

rbcL 和 matK）进行物种鉴定，而高通量测序技

术能够同时对多个物种的 DNA 条形码进行高效

测序，并快速获取多个样本的条形码信息，这种

方法显著提升了物种鉴定的效率。尤其对于传统

DNA 条形码技术难以鉴定或尚未描述的物种，

高通量测序在无需物种先验信息的情况下，能够

识别未知或新物种，揭示更多潜在的生物关系。

如 Cuff（2021）使用两组新型 PCR 引物对皿蛛

科肠道内容物的 DNA 进行扩增，利用高通量测

序技术对扩增后的 DNA 进行测序从而分析该蜘

蛛的捕食选择。因此，这一技术不仅为构建相对

完整的食物网提供了技术支持，还显著扩展了科

研的深度与广度。 

2.2  定量评价食物网中天敌控害作用的 DNA

分子检测技术 

基于天敌肠道内含物评价其在食物网中的

控害作用的 DNA 分子检测技术通常包括两个步

骤。首先，从田间采集的天敌肠道中提取 DNA，

并利用天敌特异性引物验证基因组模板的质量。

选择质量较好的基因组模板，进行后续的肠道内

含物分子检测。结合猎物特异性 COⅠ引物，通

过 PCR 扩增精确检测害虫的特定 DNA 序列。通

过统计猎物的阳性检出率，可以分析天敌在不同

寄主植物间的转移扩散规律及其对害虫的捕食

作用。其次，在提取的天敌肠道 DNA 基础上，

利用 DNA 条形码基因（如 mtDNA COⅠ基因）

结合高通量测序技术，构建天敌-猎物食物网

（Gray et al., 2015）。同时，采集田间潜在猎物

样品，提取其 DNA 并通过 PCR 扩增构建猎物物

种参考库，为食物网的构建提供支持。这种基于

COⅠ条形码的食物网分析方法能够精确识别食

物网中的捕食关系。如果研究对象中存在分类复

杂、条形码数据库信息缺失或物种间 COⅠ差异

不明显的情况时，可能需要选择其他基因（如

rRNA 基因 16S 和 ITS 区域等）补充分析。在引

物设计与选择过程中，应特别注意其在目标天敌

及其猎物中的广泛适用性，同时尽量避免非特异

性扩增。 

3  展望 

食物网结构的解析和天敌捕食功能的定量

评估，是害虫生态防控关键的一步。DNA 分子

检测技术通过揭示天敌肠道内害虫的基因组特

征，为深入理解害虫的生物学特性、行为模式及

其天敌对害虫的生态控害作用提供了重要工具。

基于 mtDNA COⅠ基因片段的 DNA 分子检测

技术，将定量评价天敌捕食作用与构建天敌-害

虫食物网相结合，促进了基因组学与生态学的深

度融合（Wang et al., 2020）。近年来，该技术已

被广泛证明为研究农田天敌与害虫捕食关系的

高效工具，并将成为农业与植物保护领域的重要

研究方向（Gurr et al., 2017）。而基于高通量测

序的 DNA 条形码技术为食物网的深入研究提供

了更精确的分析工具和全新的视角（Pandey and 

Rajagopal, 2016），推动了食物网结构的精准解

析、物种间相互作用的监测以及生物多样性的追

踪，在生态保护、生物防控、农业可持续性等领

域展现出巨大的应用潜力（Adilbayeva et al., 

2024）。 

需要指出的是，目前在天敌肠道内含物分析

方面，DNA 分子检测技术相较于单克隆抗体技

术，在特异性方面略显不足，且 PCR 检测的灵

敏度和精度也可能受到限制。此外，与铷元素标

记法相比，DNA 分子检测技术操作更复杂、成

本更高且稳定性较差（Parolin et al., 2012）。尽

管实时荧光定量 PCR 技术在灵敏度和精确度上

具有显著优势，但其依赖的荧光素种类和检测光

源存在一定局限性，同时由于实验成本高、仪器

设备昂贵，限制了其在某些领域的广泛应用。

DNA 条形码技术在 COⅠ基因是否通用于所有

物种、无法区分同类捕食以及猎物 PCR 的扩增

效率和条形码通用性的可靠度上也存在争议

（Frézal and Leblois, 2008; Ferri et al., 2009）。然

而，该技术以其鉴定成本低、速度快、准确度高

的优势必将成为生物分类学最实效的技术手段。

它们之间的优势和局限性如表 1 所述。 
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未来，随着现代生物技术的进步与数据分析

方法的改进，有望在一定程度上缓解这些技术瓶

颈。基于农田景观食物网结构与天敌功能的定量

解析，通过整合生态景观设计、作物布局、功能

植物配置、推拉技术、生态自杀技术及健康作物

环境管理等手段，构建出一个“经济、简便、有

效”的生态技术体系，是未来发展的方向。尽管

如此，要全面理解食物网中天敌对害虫作用及其

动态过程，仍需结合传统生态学方法和理论模

型，从多维度进行深入研究。 
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