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麦蛾柔茧蜂副产物茧丝的结构与性能研究 
胡  蝶*  黄廷莉  李小雨  严艺彬  田茂生  聂作明  蒋彩英** 

（浙江理工大学生命科学与医药学院，杭州 310018） 

摘  要  【目的】 麦蛾柔茧蜂 Habrobracon hebetor 是一种隶属于茧蜂科 Braconidae 的寄生性昆虫，其所

分泌的丝纤维为天然蛋白材料，相关形态结构与理化性能尚缺乏系统性研究。为探究麦蛾柔茧蜂茧丝纤维

的结构与性能，挖掘昆虫丝资源，本文采用多种表征手段，对其外观形态、二级结构、丝蛋白化学组成、

吸湿性能与热学特性进行分析。【方法】 采用扫描电子显微镜结合能谱分析观察茧丝的表面形貌与元素

组成；利用傅立叶变换红外光谱和 X 射线衍射解析茧丝蛋白二级结构；通过氨基酸组分分析丝蛋白的特

点；回潮率试验评估茧丝的吸湿能力；采用热重分析研究茧丝的热分解行为与热稳定性。【结果】 扫描

电镜结果显示茧丝纤维为细长均匀的单丝结构，平均直径为（1.39±0.22）μm；能谱分析显示其主要元素

为碳（66.95%）、氮（18.44%）和氧（12.59%），呈现典型的蛋白质特征。根据氨基酸组成分析，茧丝

蛋白主要含丝氨酸（33.3%）、甘氨酸（24.2%）和天冬氨酸/天冬酰胺（16.7%）；测定茧丝的回潮率为

10.45%±0.26%，显著高于蚕丝（P＜0.01）；红外光谱与 X 射线衍射结果表明蛋白二级结构以 β-折叠和 β-

转角为主。热重分析表明其热分解温度为（317.13±1.29）℃，略低于家蚕丝。【结论】 麦蛾柔茧蜂茧丝

具有精细的微观结构、富含 β-折叠结构和 β-转角的蛋白二级结构、优异的吸湿能力和较好的热稳定性，

在天然丝纤维材料的多功能化和绿色可持续开发方面展现出潜在的应用前景，为寄生蜂类昆虫丝资源的挖

掘与利用提供了理论依据。 

关键词  麦蛾柔茧蜂；副产物；丝纤维；形态结构；性能特征 

Structural and functional characterization of the cocoon silk of 
Habrobracon hebetor (Hymenoptera: Braconidae) 

HU Die*  HUANG Ting-Li  LI Xiao-Yu  YAN Yi-Bin  TIAN Mao-Sheng   
NIE Zuo-Ming  JIANG Cai-Ying** 

(College of Life Sciences and Medicine, Zhejiang Sci-Tech University, Hangzhou 310018, China) 

Abstract  [Aim]  To investigate the structure and properties of cocoon silk fibers from Habrobracon hebetor, and investigate 

their potential as a silk resource. [Methods]  Multiple characterization techniques were used to analyze their morphology, 

secondary structure, silk protein composition, moisture absorption properties, and thermal properties, of H. hebetor silk. 

Scanning electron microscopy, combined with energy-dispersive spectroscopy, were used to observe the surface morphology 

and elemental composition of the silk. Fourier transform infrared spectroscopy and X-ray diffraction were employed to analyze 

the secondary structure of its proteins and its amino acid composition was determined to reveal characteristic features of its 

proteins. The capacity of the silk to regain moisture was measured to evaluate its hygroscopic properties. In addition, 

thermogravimetric analysis was used to assess its thermal decomposition behavior and thermal stability. [Results]  Scanning 

electron microscopy revealed that H. hebetor silk fibers are slender and uniform monofilaments with an average diameter of 

(1.39 ± 0.22) μm. Energy-dispersive spectroscopy analysis indicates that its main elements are carbon (66.95%), nitrogen 

(18.44%) and oxygen (12.59%), which is typical of a protein. Amino acid analysis showed that the silk protein is mainly 

composed of serine (33.3%), glycine (24.2%), and aspartic acid/asparagine (16.7%). The capacity of H. hebetor silk to regain 

moisture was 10.45% ± 0.26%, which is significantly higher than that of Bombyx mori silk (P＜0.01). Fourier transform 
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infrared spectroscopy and X-ray diffraction results demonstrated that the secondary protein structures are predominantly 

β-sheets and β-turns. Thermogravimetric analysis indicates that H. hebetor silk has a thermal decomposition temperature of 

(317.13 ± 1.29) ℃, which is slightly lower than that of B. mori silk. [Conclusion]  The cocoon silk of exhibits a fine and 

uniform microstructure, a secondary structure rich in β-sheets and β-turns, excellent hygroscopic properties and favorable 

thermal stability. These findings suggest that it has the potential to be used in multifunctional natural silk-based materials. 

These findings provide theoretical support for the investigation and utilization of the silk produced by parasitoid wasps. 

Key words  Habrobracon hebetor; byproduct; silk fibers; morphological structur; performance characteristics 

在漫长的生物进化历程中，泌丝行为已演化

为多种昆虫赖以生存的重要手段，广泛用于自我

保护、取食及繁殖等生命活动（王孟卿和彩万志，

2004），超过 16 个目的 50 余万种昆虫具有泌丝

的能力（Sutherland et al.，2010；陈志勇，2021）。

昆虫丝是一类丰富的绿色可再生资源，早在 5 

000 年前，家蚕 Bombyx mori 丝就已用于纺织行

业。随着科学技术发展，研究者们发现蚕丝有着

卓越的综合力学性能、可降解性、吸湿性、热稳

定性等优良特性，因而在生物医学、光学、电学、

化妆品等不同领域都得到广泛应用，家蚕丝已成

为目前研究最深入、应用最广泛的昆虫丝（Collin 

et al.，2011; Xia et al.，2014）。 

随着对家蚕丝研究不断深入，家蚕遗传资源

的有限性和蚕丝材料性能局限日益凸显，使得当

前产业化发展与行业升级面临挑战。因此，新的

昆虫丝资源开发研究愈发受到重视。近年来，膜

翅目 Hymenoptera 昆虫丝逐渐引起关注，其蛋白

组成和结构特征已有较多研究积累。研究表明，

膜翅目昆虫蜜蜂、蚂蚁和黄蜂所分泌的丝蛋白富

含丙氨酸，二级结构以 α-螺旋为主，通常形成稳

定的卷曲螺旋结构，这与家蚕丝以 β-折叠为主的

结构明显不同，这类丝蛋白通常由 4 种同源的丝

素蛋白组成，分子量普遍小于 100 kD（Sutherland 

et al.，2006，2012；Sezutsu et al.，2007；Campbell 

et al.，2014）。 

目前关于膜翅目昆虫丝力学性能与功能特

性的研究相对较少。有报道表明蜜蜂丝具有较高

的刚度，且丝素蛋白具有吸湿性，并且在溶胀状

态下表现出高度的延展性（Hepburn et al.，1979；

Hepburn and Kurstjens，1988）。Zhang 等（2010）

对比蚕丝与蜜蜂丝发现，蜜蜂丝纤维更加细滑，

弹性模量、硬度、断裂应变均弱于蚕丝。 

膜翅目寄生蜂是数量最多的寄生性天敌类

群（Whitfield，2003），不仅在自然界调控寄主

种群，维持生态系统平衡，在农业领域是一类重

要的害虫生物防治资源，而且多数寄生蜂能吐丝

结茧，保护蜂蛹不受外界环境影响。有关寄生蜂

茧丝的结构与性能已引起学者的重点关注。

Quicke 等（2004）及 Quicke 和 Shaw（2004）对

姬蜂科和茧蜂科的 70 余种寄生蜂茧丝进行氨基

酸组成分析发现，除小腹茧蜂亚科外，大部分寄

生蜂的丝蛋白中丙氨酸、丝氨酸或甘氨酸含量相

对较高，酸性氨基酸（天冬氨酸/天冬酰胺和谷

氨酸/谷氨酰胺）一般较低，而在小腹茧蜂亚科

中有近 20 种蜂丝蛋白以天冬氨酸/天冬酰胺最为

丰富，且甘氨酸含量均低于 10%。麦蛾柔茧蜂

Habrobracon hebetor 作为一种外寄生蜂，能够泌

丝结茧，其蜂茧作为副产物可进行应用开发。

目前对麦蛾柔茧蜂的研究主要集中在生物防治

领域，而对其茧丝的研究鲜少报道。为此本文

对麦蛾柔茧蜂茧丝形态结构与理化特质进行了

研究，为相关领域的生物材料研发提供理论基

础，有利于挖掘新型生物资源，拓展其产业化

应用领域。 

1  材料与方法 

1.1  麦蛾柔茧蜂茧丝的收集  

麦蛾柔茧蜂及其寄主印度谷螟 Plodia 

interpunctella 为长期在实验室续代饲养的实验

室 种 群 ， 饲 养 于 智 能 人 工 气 候 箱 （ 型 号

RXM-50A，宁波江南仪器厂），环境参数设置

为温度（28±1）℃、相对湿度 75%±1%、光周期

14L∶10D。麦蛾柔茧蜂成虫以 20%的蜂蜜水喂

养，挑选充分交配的健壮雌蜂寄生印度谷螟
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4-5 龄老熟幼虫，待麦蛾柔茧蜂幼虫羽化后，收

集新鲜蜂茧，置于恒温烘箱 60 ℃干燥后保存

备用。 

1.2  麦蛾柔茧蜂茧和丝纤维的外观形貌分析 

挑选表面无明显杂质的麦蛾柔茧蜂茧，使用

体视显微镜观察茧和丝的整体外观。从麦蛾柔茧

蜂茧上分离单丝，用导电胶将茧和挑取的单丝粘

附 于 扫 描 电 子 显 微 镜 （ Scanning electron 

microscope，SEM）载样台上，将固定后的样品

置于恒温干燥箱内进行干燥。干燥完成后对样品

进行喷金以增加导电性，时间为 60 s，加速电压

为 3 kV，随后在扫描电镜（型号 VLTRA55，德

国 Zeiss 公司）下观察茧和丝的表面形态。同时，

对丝纤维进行 X 射线能量色散谱分析（Energy 

dispersive X-ray spectroscopy, EDS），分析丝的

元素组成及含量。 

1.3  麦蛾柔茧蜂茧丝的氨基酸组分分析 

取麦蛾柔茧蜂茧粉末样品于水解管中，按

1∶1 比例加入 6 mol/L 盐酸 4 mL，通过氮吹仪

通入氮气 15 min 后封管。密封后的样品置烘箱

中 110 ℃水解 22 h。水解完成后将样品定容至

100 mL，准确吸取定容后的样品 2 mL，在温度

60 ℃条件下进行脱酸处理，脱至干燥。随后加

入 0.02 mol/L 盐酸，旋混匀后通过 0.22 μm 滤膜

过滤。采用英国 Biochrom30+型氨基酸分析仪对

麦蛾柔茧蜂茧丝纤维进行氨基酸分析。 

1.4  麦蛾柔茧蜂茧丝的回潮率测定 

按照 GB/T 9995-1997《纺织材料含水率和回

潮率的测定 烘箱干燥法》检测麦蛾柔茧蜂茧丝

的回潮率。取麦蛾柔茧蜂茧丝样品和对照家蚕茧

丝置于烘箱中干燥至恒重，称得质量记为 G0，

随即将麦蛾柔茧蜂茧丝和家蚕茧丝转移至人工

气候箱，设置温度为（20±2）℃，相对湿度为

65%±3%，平衡 24 h 后再次称量记为 Ga，根据

以下公式计算回潮率（W），使用 Graphpad Prism 

8.0 软件对数据进行统计分析和作图。 

a 0

0

( )
×100%

G G
W

G


 。 

1.5  麦蛾柔茧蜂茧丝的傅里叶变换红外光谱

分析  

将麦蛾柔茧蜂茧剪碎放入破碎仪中制成粉

末，取适量已干燥的样品粉末与溴化钾粉末按

1∶100 混合，在玛瑙研钵中充分研磨均匀，随

后将混合粉末转移到压片机中进行制片。采用傅

立叶变换红外光谱仪（型号 JXFSTPRP-24，上海

净信公司）进行测试，扫描范围为 400-4 000 cm–1，

分辨率为 4 cm–1，实验室温湿度控制在（25±1）℃、

相对湿度 30%。原始数据通过 OMNIC 软件收集

分析，经过基线校正和平滑处理后导出数据，并

使用 PeakFit 软件进一步进行去卷积分析、分峰

拟合等后续分析。 

1.6  麦蛾柔茧蜂茧丝的 X 射线衍射分析 

取麦蛾柔茧蜂茧丝粉末于 X 射线衍射仪（型

号 EMPYREAN，荷兰 PANalytical 公司）进行

测试，分析茧丝的结晶结构，光源采用 Cu Kα

靶（入射波长 λ = 0.154 18 nm），参数设置：工

作电压 45 kV，工作电流 40 mA，扫描范围 5-50°，

扫描速度 10 °/min。 

1.7  麦蛾柔茧蜂茧丝的热重分析  

采用热重分析仪（型号 TGA/DSC2，美国

Mettler Toledo 公司），在氮气气氛条件下对麦

蛾柔蜂茧丝的热稳定性进行检测。温度程序：起

始温度为室温（平衡 5 min），以 10 ℃/min 线

性升温至 1 000 ℃。原始数据通过 Origin 软件

Origin 2024 对结果进行分析。 

2  结果与分析 

2.1  麦蛾柔茧蜂茧及其丝纤维的外观形貌 

由体式镜观察到麦蛾柔茧蜂茧型较为规则，

表面附着浮毛状的丝，整体呈长椭圆形，长 

（3.34±0.46）mm（n=30），宽（1.54±0.29）mm

（n=30）（图 1：A）。扫描电镜表征显示茧表

面由致密排列的丝纤维网络构成，无草酸钙晶体

附着（图 1：B）。麦蛾柔茧蜂茧的丝由单根丝纤

维组成，表面较为光滑，直径为（1.39±0.22）μm， 
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图 1  麦蛾柔茧蜂茧及其丝纤维的显微与超微形态结构 

Fig. 1  Ultramorphological structure of the cocoon and silk fiber of Habrobracon hebetor 

A. 麦蛾柔茧蜂茧的形貌图；B. 麦蛾柔茧蜂茧丝的扫描电镜图；C. 麦蛾柔茧蜂丝纤维在放大倍数 

6 000×下的扫描电镜图；D. 麦蛾柔茧蜂丝纤维在放大倍数 20 000×下的扫描电镜图。 

A. Morphology of the cocoon of H. hebetor; B. Scanning electron microscopy image of the coccon silk from H. hebetor;  
C. Scanning electron microscopy image of the silk fibers from H. hebetor at 6 000× magnification; D. Scanning electron 

microscopy image of the silk fibers from H. hebetor at 20 000× magnification. 
 

（图 1：C，D）。能谱分析结果表明，麦蛾柔茧

蜂的茧丝主要元素为碳（66.95%）、氮（18.44%）

和氧（12.59%），并含微量硫（0.26%）、氯（1.09%）

及钾（0.48%），这说明茧丝的主要成分为蛋白质。 

2.2  麦蛾柔茧蜂茧丝的氨基酸组成  

麦蛾柔茧蜂茧丝蛋白氨基酸以丝氨酸

（33.3%）、甘氨酸（24.2%）和天冬氨酸/天冬

酰胺（16.7%）为主，其余氨基酸含量相对较低

（图 2）。基于氨基酸组成数据，进一步计算了

该丝蛋白的特征氨基酸比值，并与邓婷婷（2017）

报道的家蚕丝蛋白进行对比。结果显示，麦蛾柔

茧蜂茧丝中碱性 /酸性氨基酸的比值较家蚕丝

低，亲水性/疏水性氨基酸的比值相对较高，而

小侧链氨基酸的比例较低（表 1）。 

2.3  麦蛾柔茧蜂茧丝的吸湿性能 

回潮率试验是纤维材料吸湿性能测试中最

常用的方法之一，能反映材料在空气中吸收水分

的能力。为比较麦蛾柔茧蜂茧丝与家蚕茧丝的吸

湿性能，分别对两种茧丝进行回潮率测定，结果

如图 3 所示，麦蛾柔茧蜂茧丝回潮率为 10.45%± 
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0.26%，家蚕茧丝的回潮率为 7.7%±0.21%。麦蛾

柔茧蜂的回潮率显著高于家蚕茧丝（P＜0.01），

表明其对水分的吸附能力更强，具备更优的吸湿

性能。 

 

 
 

图 2  麦蛾柔茧蜂茧丝蛋白的氨基酸组成 

Fig. 2  Amino acid composition of the cocoon silk from 
Habrobracon hebetor 

A: 丙氨酸；C: 半胱氨酸；D/N: 天冬氨酸/天冬酰胺；

E: 谷氨酸/谷氨酰胺；F: 苯丙氨酸；G: 甘氨酸； 

H: 组氨酸；I: 异亮氨酸；K: 赖氨酸；L: 亮氨酸； 

M: 甲硫氨酸；P: 脯氨酸；R: 精氨酸；S: 丝氨酸； 

T: 苏氨酸；V: 缬氨酸；Y: 酪氨酸。 

A: Alanine; C: Cysteine; D: Aspartic acid/Asparagine;  
E: Glutamic acid/Glutamine; F: Phenylalanine; G: Glycine; 

H: Histidine; I: Isoleucine; K: Lysine; L: Leucine;  
M: Methionine; P: Proline; R: Argnine; S: Serine;  

T: Threonine; V: Valine; Y: Tyrosine. 
 

2.4  麦蛾柔茧蜂茧丝的红外光谱 

本研究针对麦蛾柔茧蜂茧丝的红外光谱图

（图 4：A），重点对酰胺Ⅰ带（1 600-1 700 cm–1）

展开去卷积处理等处理，分析结果如图 4（B）

所示。结果表明该茧丝蛋白的二级结构主要是 β-

折叠和 β-转角，α-螺旋和无规卷曲含量相对较低

（表 2）。 

2.5  麦蛾柔茧丝的晶体结构  

对麦蛾柔茧蜂茧丝进行 X 射线衍射测试分

析，结果表明茧丝中存在 2 个主要的衍射峰，分

别在衍射角 15.17°和 19.91°附近（图 5）。其中，

衍射角为 15.17°的衍射峰归属于 α-螺旋结构， 

表 1  麦蛾柔茧蜂茧丝蛋白特征氨基酸的比值 

Table 1  Ratio of characteristic amino acid in the 
cocoon silk from Habrobracon hebetor 

类别* 
Type 

麦蛾柔茧 

蜂茧丝 
Cocoon silk 

of H. hebetor 

家蚕丝** 
Silk fiber of 

B. mori 

碱性/酸性 
Basic/Acidic 

0.258 0.376 

亲水性/疏水性 
Hydrophilic/Hydrophobic

1.598 0.882 

小侧基/大侧基 
Small side groups/ 
Large side groups 

1.956 2.569 

甘氨酸/丙氨酸 
Glycine/Alanine 

10.267 1.425 

*带有小侧基氨基酸包含甘氨酸、丙氨酸、丝氨酸、苏氨

酸、脯氨酸和组氨酸，其他为带有大侧基氨基酸；亲水

性氨基酸包含天冬氨酸、谷氨酸、丝氨酸、酪氨酸、苏

氨酸、精氨酸、赖氨酸和组氨酸，其他为疏水性氨基酸；

碱性氨基酸包含赖氨酸、精氨酸和组氨酸，酸性氨基酸

包含天冬氨酸、谷氨酸（Sen and Babu, 2004）。**数据

来源邓婷婷（2017）。 
* Amino acids with small side groups include glycine, 
alanine, serine, threonine, proline and histidine, the rest are 
amino acids with large side groups. Hydrophilic amino 
acids include aspartic acid, glutamic acid, serine, tyrosine, 
threonine, arginine, lysine and histidine, the rests are 
hydrophobic amino acids. Alkaline amino acids include 
lysine, arginine, and histidine, acidic amino acids include 
aspartic acid and glutamic acid (Sen and Babu, 2004). ** 
Data cited from Deng (2017). 

 

 
 

图 3  麦蛾柔茧蜂茧丝和家蚕茧丝的回潮率 

Fig. 3  The moisture regain of cocoon silk from 
Habrobracon hebetor and Bombyx mori 

图中数据为平均值±标准误，***表示两者有 

显著差异（P<0.001，t 检验）。 

Data in the figure are mean±SE, *** means significant 
difference between two types of cocoon silk (P<0.001, t-test). 
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图 4  麦蛾柔茧蜂茧丝的红外光谱图及去卷积结果 

Fig. 4  Infrared spectra and deconvolution results of cocoon silk Habrobracon hebetor 

A. 红外光谱图；B. 酰胺Ⅰ区去卷积分析结果。 

A. Infrared spectra image; B. Deconvolution results of the amideⅠband. 

 

表 2  麦蛾柔茧蜂茧丝的二级结构含量 

Table 2  Secondary structure composition of  
cocoon silk from Habrobracon hebetor 

二级结构 
Secondary structure 

麦蛾柔茧蜂茧丝（%） 
Cocoon silk of H. hebetor (%)

β-折叠 β-sheet 45.1 

β-转角 β-turn 24.6 

α-螺旋 α-helix 14.2 

无规卷曲 Random coil 16.1 

 

 
 

图 5  麦蛾柔茧蜂茧丝的 X 射线衍射图谱 

Fig. 5  X-ray diffraction patterns of cocoon silk from 
Habrobracon hebetor 

 

19.53°衍射峰归属于 β-折叠结构。因此，麦蛾柔

茧蜂茧丝纤维中的二级结构中含有 β-折叠和 α-

螺旋，这与傅里叶红外光谱的分析结果相一致。 

2.6  麦蛾柔茧蜂茧丝的热学性能 

麦蛾柔茧蜂茧丝的热稳定性测试结果（图 6：

A, B）中热重曲线（TG）反映麦蛾柔茧蜂茧丝

在室温到 1 000 ℃的受热过程中的质量变化，微

商热重曲线（DTG）为相应 TG 曲线的一阶导数，

反映质量损失速率随温度的变化情况。TG 曲线

显示在室温至 150 ℃的升温过程中，茧丝质量

损失平缓，其主要原因是丝纤维内部结合水蒸

发，此阶段损失速率相对较低。茧丝的主要热分

解温度区间约在 180-450 ℃区间，随着温度升高

分子结构开始发生显著解离，高分子链中羧基、

氨基等官能团逐步断裂脱落，样品出现急剧质量

损失（总失重率约为 62.3%），DTG 曲线在

（317.13±1.29）℃处呈现最大失重速率峰，由此

可知茧丝热分解温度为（317.13±1.29）℃。TG

曲线的最后一个阶段为蚕丝的热稳定阶段，此时

纤维剩余物已经完全氧化分解，形成热稳定性较

高的碳化产物，质量变化趋于稳定（约 23%）。 

3  结论与讨论 

麦蛾柔茧蜂作为一类重要的寄生性膜翅目

昆虫，在寄主调控与生物防治研究中占有重要地

位。其在幼虫发育过程中分泌形成的茧，不仅具

有保护功能，更具有独特的研究价值。本研究通 
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图 6  麦蛾柔茧蜂茧丝的热重分析结果 

Fig. 6  Thermogravimetric analysis results of cocoon silk from Habrobracon hebetor 

A. 麦蛾柔茧蜂茧丝的热重曲线；B. 麦蛾柔茧蜂茧丝的微商热重曲线。 

A. Thermogravimetric (TG) curves of of H. hebetor cocoon silk; B. Derivative thermogravimetry  
(DTG) curves of of H. hebetor cocoon silk. 

 

过 SEM 表征发现，麦蛾柔茧蜂单丝直径仅为

（1.39±0.22）μm，显著低于传统家蚕丝（13- 

18 μm）、野蚕 Bombyx mandarina 丝（12-15 μm）

（诸鸿韬，2020）以及膜翅目的蜜蜂丝直径

（5.4±1.5）μm（Zhang et al.，2010）、胡蜂 Vespula 

vulgaris 丝（4-15 μm）（Ishay and Ganor，1990），

和二化螟盘绒茧蜂  Cotesia chilonis 茧丝直径

（1.89±0.04）μm 相当（李小雨等，2024），表

明 丝 纤 维 的 直 径 可 能 与 昆 虫 的 大 小 有 关

（Sutherland et al.，2012）。 

在麦蛾柔茧蜂茧中检测到多种氨基酸，主要

成分为丝氨酸、甘氨酸和天冬氨酸/天冬酰胺，

其它氨基酸含量均低于 5%。鳞翅目家蚕的丝是

目前应用最广泛的昆虫丝，其丝蛋白的氨基酸以

甘氨酸、丙氨酸和丝氨酸和酪氨酸含量较高

（Vepari and Kaplan，2007）。膜翅目中意大利

蜜蜂 Apis mellifera 丝甘氨酸含量低，天冬氨酸/

天冬酰胺、丙氨酸、丝氨酸和谷氨酸含量较高，

牛 头 犬 蚁 Myrmecia forficata 和 黄 猄 蚁 

Oecophylla smaragdina 丝的氨基酸组成与蜜蜂

相似，黄大胡峰 Vespa simillima xanthoptera 分泌

的丝中富含丙氨酸和丝氨酸（Sezutsu et al.，

2007；Sutherland et al.，2007；Campbell et al.，

2014），菜粉蝶盘绒茧蜂 Cotesia glomeratus 茧

丝主要含有天冬氨酸/天冬酰胺、丝氨酸、丙氨

酸和甘氨酸（Yamada，2002；Yamada et al.，

2004）。本研究表明麦蛾柔茧蜂茧丝蛋白的氨基

酸组成明显区别于鳞翅目家蚕丝，与同属膜翅目

的蜜蜂、黄蜂、蚂蚁、菜粉蝶盘绒茧蜂等昆虫也

显示出一定差异，这一结果说明，昆虫丝的氨基

酸组成存在多样性，可能与昆虫的生活习性与所

处环境有关。与蚕丝相比，麦蛾柔茧蜂茧丝中亲

水性氨基酸与疏水性氨基酸的比值更高。该比值

直接影响丝纤维的吸湿性能：比值越大，表明纤

维中亲水性基团越丰富，因而与水分子形成缔合

水的能力越强，吸湿性能也越优越。回潮率测试

结果显示，麦蛾柔茧蜂茧丝的回潮率显著高于家

蚕丝，进一步验证了其吸湿性能优于后者，与其

更高的亲/疏水性氨基酸比值相一致。麦蛾柔茧

蜂茧丝优异的吸湿能力在开发舒适性要求较高

的纺织品、医用敷料以及吸湿薄膜等材料领域具

有良好的应用潜力。 

红外光谱法是表征昆虫丝蛋白分子构象的

重要手段。研究表明丝蛋白的特征吸收峰主要集

中在酰胺Ⅰ、酰胺Ⅱ和酰胺Ⅲ的吸收带之中

（Asakura et al.，1985; Krimm and Bandekar，

1986），其中酰胺Ⅰ带常用于分析丝蛋白的二级

结构（Susi and Byler，1986），β-折叠结构通常

对应于酰胺Ⅰ区域 1 600-1 640 cm–1 波段（Xie 

et al.，2022），螺旋结构分布于 1 665-1 654 cm–1
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区间（Dong et al.，1990；Yang et al.，2015）,

而 1 688-1 666 cm-1 范围内的特征峰则归属于 β-

转角结构（Chou and Fasman，1977）。本研究

发现麦蛾柔茧蜂茧丝蛋白的晶态结构同时含有

β-折叠、β-转角、α-螺旋和无规卷曲，其中 β-折

叠和 β-转角的含量更高。这一特征与目前发现的

大部分膜翅目昆虫丝的二级结构较为一致，与鳞

翅目昆虫家蚕丝蛋白的分子结构也表现出较高

相似性，而与同为膜翅目的蜜蜂、蚂蚁、胡蜂等

差异较大（Thorat et al.，2020）。家蚕丝蛋白以

β-折叠为主，这种结构特征与其茧壳的高强度和

保护功能密切相关（Vepari and Kaplan，2007）。

社会性昆虫如蜜蜂、蚂蚁和胡蜂的丝蛋白主要以

α-螺旋结构为主，这种结构转变与其社会性生活

方式的进化相关（Thorat et al.，2020）。蜜蜂丝

本身为脆性材料，其单独构成的茧在保护方面的

作用相对有限，而工蜂在幼虫吐丝结茧前以蜂蜡

封盖巢房，可以提供额外的屏障（李诗怡和胡福

良，2016）。幼虫羽化后成蜂将残留的茧丝与蜂

蜡进一步结合形成天然复合材料，能够显著提高

巢体硬度和强度，有利于蜂巢整体的稳定性与耐

久性 （ Hepburn et al. ， 1979 ； Hepburn and 

Kurstjens，1988；李诗怡和胡福良，2016）。相

比之下，麦蛾柔茧蜂并不具备蜜蜂那样的社会化

行为，其茧的构建完全依赖自身分泌的丝，该丝

具有较高的 β-折叠结构含量，赋予其较强的机械

性能，形成的茧不仅为幼虫发育提供稳定的物理

屏障，还能有效抵御外界环境压力，如捕食与脱

水等威胁。麦蛾柔茧蜂茧丝的热分解温度为

（317.13±1.29）℃，低于家蚕丝（334.0 ℃）。

与家蚕丝相比，麦蛾柔茧蜂茧丝较低的热稳定性

可能通过化学修饰或复合材料设计得到改善，从

而扩展其应用范围。 

作为寄生性天敌昆虫的副产物，麦蛾柔茧蜂

茧丝的利用可与害虫生物防治形成协同效应。与

依赖人工养殖的家蚕丝不同，该茧丝可通过优化

害虫管理过程中的副产物回收实现低成本获取，

符合循环经济理念。然而，目前麦蛾柔茧蜂茧丝

在实际应用中仍存在瓶颈。首先，麦蛾茧蜂的茧

丝产量较低且来源分散，限制了其在产业中的推

广应用。其次，由于丝纤维直径较细，难以满足

传统纺织领域对纺织材料的要求。此外，茧丝的

生物相容性、生物降解性、成膜性等性能仍缺乏

研究，因此在生物医学材料等领域的应用方向尚

不明确。针对上述问题，未来可从以下几个方向

开展研究：构建茧丝的可持续获取体系，如通过

优化寄主养殖模式提高茧丝产量和高效回收；利

用基因组和蛋白组技术开展丝蛋白表达基因的

解析鉴定，通过基因工程技术重组表达丝蛋白实

现大规模生产；系统研究茧丝的生物相容性等理

化性能，明确其在功能材料中的潜在应用方向；

结合材料改性与复合技术探索其在高附加值领

域的应用，如柔性电子器件、生物医用材料等，

推动其逐步向产业化迈进。 

综上，本研究对麦蛾柔茧蜂茧丝的结构与性

能进行了分析，表明该蜂茧作为一种新型天然丝

蛋白材料具有良好的应用潜力，但其开发利用尚

处于初级阶段，今后仍需继续深入研究，从而拓

展天然丝资源的开发与应用途径。 
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