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新一代生物防治及其在天敌瓢虫中的研究进展
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摘要: 生物防治是一种利用自然天敌控制有害生物的手段。当前生物防治的发展面临着使用成本高和效果不稳定
的两大难题。这要求我们更精准地选育和释放天敌。随着测序技术的进步，学界提出了新一代生物防治 ( Next
Generation Biological Control) ，旨在利用遗传学和基因组学来认识天敌昆虫种下水平的多样性和变异规律，以此优
化天敌昆虫的选育和释放效果评估。天敌瓢虫是生物防治的重要成员，但它们使用风险大、商品资源少，而新一
代生物防治有望提升它们的使用效果。本文介绍新一代生物防治的提出过程和具体内容，以及近几年来该领域在
天敌瓢虫中的研究案例，讨论新一代生物防治在我国国情下的发展方向。
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Next generation biological control and its research progress in predatory
ladybird beetles
LI Hao-Sen，PANG Hong* ( State Key Lab of Biocontrol，School of Life Sciences / School of Ecology，
Sun Yat-sen University，Guangzhou 510275，China)
Abstract: Biological control is a method of pest control using natural enemies. Currently，biological
control uses are facing two major issues，including high cost and unstable effect. Thus，more accurate
breeding and release strategies are needed. With the development of sequencing technology，the“Next
Generation Biological Control”was put forward，which advocated using genetic and genomic method to
understand pattern of intraspecific diversity and variation of biological control agents，for the purpose of
optimizing selective breeding and release evaluation in biological control programs. Predatory ladybird
beetles are important members of biological control. However，their use will bring high risk to local
environment，and their commercial products are rare. Thus，researches on Next Generation Biological
Control are expected to improve the use of predatory ladybirds. This review first introduced how Next
Generation Biological Control was raised and what it refers to. Then，several research cases of Next
Generation Biological Control in predatory ladybird beetles were introduced. Finally，the future direction of
Next Generation Biological Control in China was discussed.
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1 新一代生物防治

1. 1 生物防治历史和现状
生物防治是一种利用自然天敌控制有害生物

的手段，它对环境相对友好，对人畜健康无害，

是有机农业中的重要策略。利用天敌控制害虫早
在我国晋代就有记载 ( Liu et al. ，2014) 。随着人
类活动的全球化，农林业有害生物的跨国、跨洲
入侵变得频繁。当本地天敌的多样性不足以控制
入侵的有害生物时，就需要引进和释放外来天敌。
1888 年，澳洲短角瓢虫 Novius cardinalis ( 原澳洲
瓢虫，唐雪飞等，2021 ) ，被引进至美国并成功控
制了在当地入侵的柑橘吹绵蚧 Icerya purchasi。澳
洲短角瓢虫的成功对生物防治产生巨大的影响，

拉开了现代生物防治的序幕，从此大量天敌被人

类引进、饲养和释放 ( Caltagirone and Doutt，
1989) 。现代生物防治可以分为三种形式，包括保
护生物防治 ( Conservation biological control) ，通过
保护本地天敌的措施来提升天敌的数量和控害能

力; 经典生物防治 ( Classical biological control ) ，
通过引进外来天敌，使之在本地定殖并长期控制

害虫种群; 加强生物防 ( Augmentative biological
control) ，通过短期大量释放商品化的本地或外来
天敌去快速控制害虫 ( De Clercq et al. ，2011) 。
当今，随着人口压力的进一步增加和农业生

态环境的变化，生物防治面临两大问题。一是使
用成本高。在集约化的农业生产下，天敌的使用
通常是通过加强生物防治的形式，即将天敌制作

成商品并在指定的区域大规模释放。受天敌饲养
和保存技术的制约，天敌商品的生产过程中需要

大量的物质资源和劳动力去维持三级营养关系

( 植物 － 猎物 /宿主 － 天敌 ) ( De Clercq，2004 ) 。
相比之下，杀虫剂的生产和使用成本要低得多，

见效也相对较快。从 1940 年代的有机合成杀虫剂
诞生和推广开始，化学防治成为害虫防治的最主

要方法。
二是天敌使用效果不稳定。天敌在农业生态

环境下面临着生物的 ( 如猎物、捕食者) 与非生
物的 ( 如气候、杀虫剂) 等因素的挑战。一方面，
天敌可能无法应对这些挑战而难以发挥控害效果。
例如天敌昆虫与杀虫剂的使用难以兼容，因为天

敌昆虫会连同害虫一起被杀虫剂毒杀 ( Hoy，
1986; Spollen and Hoy，1992) 。另一方面，天敌也

可能过度干预本地生态。为控制全球化的害虫，
经典生物防治和加强生物防治均涉及外来天敌的

引进和释放。其中，迁移能力强、食谱或宿主范
围较广的外来天敌容易对本地生态带来负面影响

( Louda et al. ，2003; van Lenteren et al. ，2006 ) 。
正因如此，以生物防治为目的而引进外来天敌的

行为被部分环保人士称为 “有计划的生物入侵”
( Abram and Moffat，2018 ) 。此外，天敌会在多变
的农业生态下快速进化，给它们的使用带来不稳

定的因素 ( Wright and Bennett，2017 ) 。考虑到外
来天敌使用的风险性，2010 年的名古屋 《生物多
样性公约》限制了天敌资源的引进 ( Cock et al. ，
2010) ，生物防治的应用受到了严重的冲击。
1. 2 新一代生物防治的提出
上述生物防治问题的根本，是天敌昆虫粗放

管理与粮食和环境安全需求日益增加之间的矛盾。
因此，解决的办法是精细化天敌的释放前、释放
与释放后管理。这种精细化管理需要打破传统对
天敌对象的认识，即选育或释放的对象不但是不

同的物种，而且还是同一物种下的不同种群或品

系 ( Lommen et al. ，2017 ) 。例如为控制入侵北美
的杂草，通过从该杂草的原产地澳新区引进与入

侵杂草匹配的天敌瘿螨种群，以期达到最佳控害

效果 ( Goolsby et al. ，2006 ) 。又如研究释放后的
天敌瓢虫种群变异规律，有助评估经典和加强生

物防治对本地环境的长期影响 ( Kajita et al. ，
2012) 。
测序技术的快速发展，让更多科研单位能承

受非模式生物的测序成本。在此机遇下，全球多
个科研单位开展了天敌昆虫的基因功能、实验进
化和人工选择研究，为天敌昆虫的精细化管理奠

定了坚实的理论基础。2014 年，欧洲多家科研和
企业单位联合开展了名为 “Breeding Insects for
Next Generation Biological Control ” ( 简 称
“BINGO”) 的研究和培训项目，旨在充分量化描
述和利用天敌的遗传多样性，以提升生物防治的

服务质量。由此提出 “Next Generation Biological
Control” ( 新一代生物防治) 的观念，其涵义是利
用遗传学和基因组学来精准化管理生物防治 ( Le
Hesran et al. ，2019; Leung et al. ，2020) 。2017 年，
我国国家重点研发计划专项 “化学肥料和农药减
施增效综合技术研发”开展研究课题 “天敌昆虫
防控技术及产品研发”，同样涉及利用遗传学和基
因组学优化天敌昆虫资源挖掘、选育、生产和释
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表 1 生物防治发展历史时间线
Table 1 A brief history of biological control

时间( 年) Time 事件 Events

1800s之前
局部的、零星的记载。最早记载中国晋代使用黄猄蚁 Oecophylla smaragdina 控制柑橘害虫。
Local and sporadic records. Oecophylla smaragdina was first recorded to control citrus pests in Jin Dynasty of China．

进入现代生物防治时期 Entering the period of modern biological control

1800s － 1900s
全球化进程加快。例如欧洲殖民者在美国加州种植柑橘，但遭受来自澳大利亚的柑橘吹绵蚧的危害。
The process of globalization was accelerating. For example，European colonists planted oranges in California，but
suffered from Icerya purchasi from Australia．

1888 － 1889
美国农业部引进澳洲短角瓢虫 Novius cardinalis，成功控制美国加州的柑橘吹绵蚧。
The Department of Agriculture of the United States introduced Novius cardinalis，to control Icerya purchasi in
California．

1889 － 1940s 全球天敌被广泛引进、饲养和释放。Global natural enemies were widely introduced，raised and released．

1940s － 1960s
有机合成杀虫剂推广使用，生物防治遭遇低潮。The popularization of organic synthetic insecticides and the low
tide of biological control．

1960s

《寂静的春天》发表，更多公众了解有机合成杀虫剂过度使用的问题。联合国粮农组织提出害虫综合防
治，生物防治重新受到重视。“Silent Spring”published，more public understanded of the problem of overuse of
organic synthetic pesticides. The United Nations Food and Agriculture Organization ( FAO) had put forward the
Integrated Pest Control ( IPM) ，and biological control had been paid more attention．

新一代生物防治萌芽 Birth of next generation biological control

1986
选育捕食螨抗药品系的工作发表 ( Hoy，1986) 。这是首次发表从种下水平筛选优良天敌的工作。
The breeding of mite predator resistance drug line was published ( Hoy，1986 ) . This was the first report on the
screening of excellent natural enemies at the subspecies level．

1980s － 2000s
异色瓢虫 Harmonia axyridis在欧美定殖和快速扩散，并攻击非靶标生物。天敌入侵演变的问题受到重视。
Harmonia axyridis colonizes and spreads rapidly in Europe and America，and attacked non target organisms.
Attention had been paid to the evolution of natural enemy invasion．

1993
首次考虑天敌遗传变异对生物防治效果影响，并提出对天敌的遗传管理 ( Hopper et al.，1993) 。
The effect of genetic variation of natural enemies on biological control was considered for the first time，and genetic
management of natural enemies was proposed ( Hopper et al.，1993) ．

1996 － 2003
欧洲多位学者先后提出引进天敌对本地环境的风险 ( Simberloff and Stiling，1996; De Clercq，2002; Louda et
al.，2003) 。Many European scholars had proposed the risk of introducing natural enemies to the local environment
( Simberloff and Stiling，1996; De Clercq，2002; Louda et al.，2003) ．

2003
提出天敌引进前的环境风险评估 ( van Lenteren et al.，2003 ) 。Environmental risk assessment before the
introduction of natural enemies was proposed ( van Lenteren et al.，2003) ．

2010
名古屋 《生物多样性公约》通过，限制了天敌资源的跨国引进。The adoption of the convention on
“Biological Diversity”in Nagoya limits the transnational introduction of natural enemy resources．

2012
《Evolutionary Applications》期刊出版专题论文集“Evolution and biological control” ( Ｒoderick et al.，2012) ，
关注天敌的进化问题。The special issue“evolution and biological control” ( Ｒoderick et al.，2012 ) was
published in“Evolutionary Applications”，focusing on the evolution of natural enemies．
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续表 1 Continued table 1

时间( 年) Time 事件 Events

2014 － 2019
欧洲执行项目“Breeding Insects for Next Generation Biological Control”，首次提出“新一代生物防治”。The
European implemented project“Breeding Insects for Next Generation Biological Control”and put forward“Next
Generation Biological Control”for the first time．

2017 － 2021

我国执行国家重点研发计划“天敌昆虫防控技术及产品研发”，旨在优化天敌资源挖掘、选育、生产和释
放等关键技术。China implemented the national key Ｒ ＆ D plan“natural enemy insect control technology and
product Ｒ ＆ D”，aiming at optimizing the key technologies of natural enemy resource mining，breeding，production
and release．

2019

《Entomologia Experimentalis et Applicata》期刊出版专题论文集 “Next generation biological control” ( Le
Hesran et al.，2019) ，发表多篇利用天敌种内遗传多样性、人工选择和分子工具提升生物防治效果的研究
论文。The special issue “Next generation biological control” ( Le hesran et al.，2019 ) was published in
“Entomologia Experimentalis et Applicata”，which published many research papers on improving biological control
effect by using intraspecific genetic diversity of natural enemies，artificial selection and molecular tools．

放等关键技术。根据 BINGO 项目计划和其相关的
理论研究论文 ( Lommen et al. ，2017; Le Hesran
et al. ，2019; Leung et al. ，2020 ) ，新一代生物防
治的主要研究内容有: ( 1 ) 认识天敌在生物防治
中的遗传变异规律; ( 2) 选择适合的性状，并认
识其背后的遗传机制; ( 3 ) 评估该性状在种下水
平的多样性; ( 4 ) 用合适的方法选育具备指定性
状的天敌品系; ( 5 ) 在大量饲养和繁殖过程中保
持该性状。现阶段，大部分研究仍以 ( 1) 和 ( 2)
的现象认识为主。下面将以天敌瓢虫为例，介绍
新一代生物防治的研究进展。

2 天敌瓢虫在生物防治中的遗传
变异

天敌瓢虫往往对害虫取食量大，控害见效快，

是生物防治中重要的成员。至今已报道 212 种瓢
虫用于经典和加强生物防治项目 ( Ｒondoni et al. ，
2020) 。但是在近 20 年来，由于一些天敌瓢虫的
非靶标攻击等入侵性状逐渐显现，出于天敌对本

地生态风险的考虑，天敌瓢虫的使用已被严重限

制。例 如 欧 洲 的 生 物 公 司 BioBest ( www.
biobestgroup. com) 和 Koppert ( www. koppert. com)
的天敌瓢虫货架上仅剩孟氏隐唇瓢虫 Cryptolaemus
montrouzieri、二星瓢虫 Adalia bipunctata 和小黑瓢
虫 Delphastus catalinae三种。天敌瓢虫使用的风险
和有限的可用资源，使得对它们优良品系的选育

尤为迫切。

天敌的入侵演变往往经历了种群遗传变异的

过程。生物防治活动的强干预会对天敌产生较剧
烈的遗传变异动力，包括隔离 ( Isolation) ，即人
类引进而阻断了种群间的交流; 漂变 ( Drift) ，主
要是天敌引进后小种群的瓶颈效应和最初定殖时

的奠基者效应; 基因流 ( Gene flow) ，主要是在相
同或相近区域释放已经分化的种群，使它们有机

会产生杂交混合; 选择 ( Selection) ，即天敌在释
放地面临新的环境选择 ( Sethuraman et al. ，
2020) 。这些变异动力驱使天敌发生快速的进化。
天敌进化的结果可能是产生具入侵性状的种群，

经典的案例来自于异色瓢虫 Harmonia axyridis
( Lombaert et al. ，2010; Lombaert et al. ，2011;
Lombaert et al. ，2014b) 和仙人掌螟蛾 Cactoblastis
cactorum ( Andraca-Gómez et al. ，2014; Andraca-
Gomez et al. ，2020) ，它们最初使用时取得了很好
的有害生物控制效果，但在不足 100 年的时间里演
变成入侵生物。从另一个角度看，天敌进化产生
的多样性可以为天敌优良品系选育提供了大量的

材料 ( Lommen et al. ，2017 ) 。我们之前对天敌瓢
虫种群遗传学研究作了综述 ( 李浩森和庞虹，

2016) 。近年来，该领域取得了不少新的研究
成果。
首先是遗传信息资源上的积累。新一代生物

防治的提出有赖于新一代测序技术 ( Next
Generation Sequencing，NGS ) 的发展。NGS 技术
使得非模式生物遗传信息的获得变得快速和成本

低廉，天敌瓢虫的研究也从中受惠。近年来，三
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种天敌瓢虫的高质量基因组公布，包括孟氏隐唇

瓢虫 ( Li et al. ，2021a) 、异色瓢虫 ( Chen et al. ，
2021) 和龟纹瓢虫 Propylea japonica ( Zhang et al. ，
2019) 。这些天敌瓢虫的基因组信息为它们的种群
遗传和性状进化研究提供了基础。相应地，遗传
标记的开发上也多了些全基因组水平的尝试。通
过简化基因组测序策略，从孟氏隐唇瓢虫和异色

瓢虫里挖掘得大量基因组水平的单核苷酸突变

( Single nucleotide polymorphism，SNP) ( Li et al. ，
2019; Li et al. ，2020) 。其中，异色瓢虫每个种群
选取最少 6 个个体的简化基因组即满足种群间和
种群内遗传多样性的分析 ( Li et al. ，2020 ) 。另
外，在异色瓢虫上开发得到一种从外显子里挖掘

变异位点的方法，通过混合样品的转录组测序和

无需序列拼接的 SNP 检测，实现位点覆盖广但廉
价而快速的基因分型 ( Deleury et al. ，2020 ) 。在
经费不充裕或需要大量分析样本时，传统的微卫

星和 DNA片段仍然是首选的遗传标记。孟氏隐唇
瓢虫 ( Li et al. ，2017 ) 和二星瓢虫 ( Ｒutkowski
et al. ，2019) 用于种群遗传分析的微卫星遗传标
记得到了开发。之前已开发的微卫星遗传标记的
天敌瓢虫还包括异色瓢虫 ( Loiseau et al. ，2009 ) 、
七 星 瓢 虫 Coccinella septempunctata ( Bouanani
et al. ， 2014 ) 和 集 栖 长 足 瓢 虫 Hippodamia
convergens ( Sethuraman et al. ，2015) 。这些微卫星
遗传标记有足够的多态性用于解释种群遗传规律。
此外，瓢虫的 COI 条形码序列已公布了近 8 000 条，
这些条形码的分析显示 3%的遗传距离适合作为种
内和种间判断的阈值，为瓢虫的种群分化水平和

隐存种判断提供了依据 ( Wang et al. ，2019;
Huang et al. ，2020) 。
然后，天敌瓢虫在基因和表型水平的种群进

化亦有新的发现。总体而言，经历生物防治引进
和使用的天敌瓢虫种群一般会与原种群产生较高

水平的遗传分化。除了上述提及的异色瓢虫和之
前提及的七星瓢虫 ( Kajita et al. ，2012; 李浩森和
庞虹，2016 ) 外，孟氏隐唇瓢虫也是一个典型案
例。研究表明，孟氏隐唇瓢虫全球范围内的每一
次引进均导致一个独立显著分化种群的成立，而

原产地种群间的自然分化程度极低，说明正是人

类引进的行为塑造了该瓢虫种群分化的局面 ( Li
et al. ，2019) 。把可能受选择的位点去除前和去除
后，所解释得到的种群结构相似，因此推测中性

漂变而非自然选择是该瓢虫种群进化的主要动力

( Li et al. ，2019 ) 。但是高度分化的位点也有发生
在编码区域上并引起非同义突变，说明中性进化

也可能导致了功能改变 ( Li et al. ，2019) 。通过比
较分化水平较高的两个孟氏隐唇瓢虫种群的表现

力，发现它们在生命史参数和抗逆能力上有显著

差异 ( Li et al. ，2018) 。将两个分化种群混合，所
产生的后代的抗逆能力显著提升且可以持续遗传，

说明种群近亲繁殖所积累的有害突变可以通过种

群混合的方法消除，以此提升天敌的表现力 ( Li
et al. ，2018) 。
孟氏隐唇瓢虫种群进化的案例说明了从种下

水平认识和管理天敌的必要性和选育的可行性。
但值得注意的是，天敌瓢虫的种群进化不一定都

体现在表型上。例如在美国东部和西部的集栖长
足瓢虫种群有显著的遗传分化 ( Sethuraman et al. ，
2015) ，但它们之间在多项生命史参数上未能检查
出显著差异 ( Grenier et al. ，2021) ，这可能因为分
化相对近期而不足以显示在表型上，或者发生分

化的性状未有检测。此外，种群的表型差异不一
定是遗传而可能是表型可塑的结果。例如九星瓢
虫 Coccinella novemnotata在北美现存种群的个体大
小显著小于该区域的历史标本 ( Losey et al. ，
2012) 。但是现存种群在提供充足食物的条件下也
能增加个体大小，说明它们的体型差异可能只是

与相似生态位的七星瓢虫猎物竞争中的可塑性表

型变化 ( Losey et al. ，2012 ) 。天敌的表型可塑给
天敌品系选育和天敌使用带来了干扰因素。有研
究称可以在天敌释放前让天敌对大田环境预适应，

来提高天敌释放后的控害能力 ( Ｒossbacher and
Vorburger，2020) ，但这种策略在天敌瓢虫里还需
要更清楚的性状决定机制理论去支撑。

3 天敌瓢虫性状进化的遗传机制

食性、飞行力、繁殖力、滞育和抗逆境等是
天敌瓢虫在生物防治中的主要性状。其中，食性
决定了天敌瓢虫的控害范围、非靶标攻击的可能
性和人工饲料开发方向，选育的目标是获得专于

攻击靶标害虫且容易使用人工饲料喂养的品系。
飞行力的选育目标则是将之弱化，但同时不过度

影响捕食和繁殖。商品化的天敌还追求高的繁殖
力和可控的滞育，以降低天敌产品的生产成本和

延长产品的货架期。为弄清七星瓢虫滞育的分子
机制，通过测定滞育、滞育终止和非滞育个体的
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转录组表达谱，找出了与滞育相关的候选基因

( Qi et al. ，2015) 。类似地，孟氏隐唇瓢虫的耐药、
耐高温和耐低温相关基因 ( Zhang et al. ，2012;
Zhang et al. ，2015 ) 和龟纹瓢虫的耐药相关基因
( Tang et al. ，2014) 也得到开发。更多的瓢虫性状
遗传机制的研究集中在食性和飞行力上。
3. 1 天敌瓢虫的食性
天敌瓢虫的取食范围总体而言是比较广泛的，

例如被称为粉蚧专食者的孟氏隐唇瓢虫实际是能

取食各类粉蚧和一些小型昆虫 ( Kairo et al. ，
2013; Maes et al. ，2014a) 。天敌瓢虫这种食性在
生物防治中的优势是在生产中更容易开发人工饲

料，且在使用中能同时控制多种害虫 ( De Clercq，
2002) ，但这些优势不能掩盖弊端。天敌释放后攻
击本地中性的甚至有益的非靶标生物，这种对本

地生态的负面影响在近期受到了更多的关注

( Abram and Moffat，2018; Barratt et al. ，2018) 。欧
洲学者提出要将天敌的取食或寄生范围、以及它
们可能产生的非靶标攻击效应列入天敌是否能引

进和使用的评估标准 ( van Lenteren et al. ，2003) 。
但即便天敌在评估中食性符合标准，也可能在释

放后面对食物改变的压力而发生食性进化

( Whitney and Gabler，2008; Wright and Bennett，
2017) 。最著名的案例是仙人掌螟蛾的寄主范围扩
大，它们最初作为天敌使用的目的是控制澳大利

亚等地的入侵植物仙人掌，但在北美地区却严重

危害一些本地的仙人掌，成为了入侵生物

( Zimmermann et al. ，2004) 。出于相同的生态风险
考虑，天敌瓢虫的食性严重约束了它们在生物防

治中的使用。为了更好地利用天敌瓢虫，新一代
生物防治要求我们更深层地认识瓢虫的食性。近
年来，瓢虫对新食物适应和食性进化的研究有了

不少进展。
首先是瓢虫食性进化的历史变得清晰。瓢虫

的祖先从取食真菌转移捕食胸喙亚目昆虫的历史

已得到了多方的证实 ( Giorgi et al. ，2009; Magro
et al. ，2010; Seago et al. ，2011) 。近期，通过大量
的分子标记重建瓢虫科物种可靠的进化树，揭示

出瓢虫科辐射式进化的时间与白垩纪被子植物成

为陆生植物主导的时间相吻合，推测被子植物的

爆发推动了瓢虫主要猎物胸喙亚目昆虫的多样化，

使得瓢虫获得更大的生态位 ( Che et al. ，2021; Li
et al. ，2021b) 。类似地，基于多个标记重建的瓢

虫族 Coccinellini物种进化树揭示了食蚜瓢虫与其
猎物蚜虫同步多样化的历史 ( Nattier et al. ，2021;
Tomaszewska et al. ，2021 ) 。这些证据暗示着瓢虫
与其猎物长期共进化的关系。
然后，瓢虫对新猎物的短期适应现象也能在

实验室条件下被观察到。以孟氏隐唇瓢虫为例，
该瓢虫在自然界取食各类粉蚧，但在实验室条件

下也能取食多种小型昆虫等 ( Maes et al. ，2014a) 。
强制取食新食物蚜虫的孟氏隐唇瓢虫在发育速度、
存活率和繁殖力各方面表现显著下降，但在持续

多代后表现力得到回升，可能是短期对新食物适

应进化的结果 ( Chen et al. ，2018) 。通过比较 4 种
瓢虫在取食不同食物后的转录组表达谱，发现响

应不同食物而发生表达调控的基因主要富集在发

育、化学感受、消化和解毒等功能上，说明瓢虫
对新食物的适应需要跨越这些功能的障碍 ( Li
et al. ，2016; Chen et al. ，2020) 。其中，瓢虫族的
种类偏好取食蚜虫的同时也有相对广泛的食谱。
但是单独取食非偏好食物的瓢虫族瓢虫仍会在表

现力上大幅下降，且需要大量的基因差异表达调

控，暗示着对非偏好食物的适应可能是瓢虫食性

进化的动力 ( Chen et al. ，2020) 。
最后，与瓢虫食性相关的基因进化规律也取

得了一些进展。一些植食性甲虫的食性进化研究
表明，甲虫通过化学感受基因进化寻找得合适的

食物 ( Schoville et al. ，2018) ，通过消化酶基因的
进化去降解植物细胞壁 ( McKenna et al. ，2019 ) ，
以及通过解毒基因的进化去应对植物的毒素

( Seppey et al. ，2019 ) 。相似地，瓢虫相比其它甲
虫，在化学感受、消化和解毒相关基因家族上发
生显著的成员数量扩张或收缩事件，推测与瓢虫

捕食性的进化有关 ( Li et al. ，2021a) 。与其它植
食性甲虫不同的是，瓢虫的免疫效应器基因家族

发生显著扩张，这些免疫基因在瓢虫取食非偏好

食物时大幅表达下调 ( Li et al. ，2021a) 。再这些
瓢虫免疫效应器基因当中，有一组细菌起源的基

因，名为 cell wall hydrolase 或 cwh，它们是在白垩
纪瓢虫亚科 Coccinellinae多样化之前通过水平基因
转移加入到瓢虫基因组 ( Li et al. ，2021b) 。结合
白垩纪被子植物和胸喙亚目昆虫多样化的历史，

推测 cwh 的获得使瓢虫免疫功能加强，从而推动
瓢虫适应多个生态位的食物，实现物种和食性的

多样化 ( Li et al. ，2021b) 。
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3. 2 天敌瓢虫的飞行力
天敌瓢虫较强的飞行能力可能会导致它们在

生物防治应用失败。天敌瓢虫释放后并不一定能
持续在目标地区控害; 相反，它们在大田、绿化
植物甚至温室下均可能在释放后不久便飞离目标

区域 ( Lommen et al. ，2019 ) 。更严重的是，拥有
比本地瓢虫更强的飞行力可能是天敌瓢虫演变成

入侵害虫的一个因素 ( Maes et al. ，2014b) 。瓢虫
不同种群的飞行能力也会有所差异，其中入侵种

群的飞行力往往会更强 ( Lombaert et al. ，2014a) 。
为消除瓢虫飞行带来的问题，当前较可行的办法

是在释放前人工剪除天敌瓢虫成虫的翅，但操作

成本较高。另一个更高效和便捷的方法是筛选飞
行能力弱或不能飞行的个体，以期获得飞行能力

可遗传的天敌瓢虫品系。瓢虫飞行力弱化的遗传
机制也因此受到了研究人员的关注。
瓢虫弱飞行能力和不飞的品系可以是自然发

生的，也可以通过人工选择而获得。例如二星瓢
虫和瓢虫 Ｒhyzobius litura在自然种群中发生翅发育
畸形的个体 ( Hammond，1985; Marples et al. ，
1993) ，而异色瓢虫不能飞行的品系则是通过人工
筛选出来的 ( Tourniaire et al. ，2000; Seko and
Miura，2009) 。飞行力变弱的机制也有多种，最常
见的瓢虫不飞是由于翅发育畸形导致的，但有一

个来自中国的异色瓢虫不能飞行的品系却有与正

常个体一样的翅形态 ( Tourniaire et al. ，2000 ) 。
瓢虫飞行力的下降或多或少影响其它方面的表现

力，例如行走能力下降 ( Nakayama et al. ，2010 ) 。
而翅形态正常的异色瓢虫不飞品系并没有出现适

合度下降的现象 ( Tourniaire et al. ，2000 ) 。即使
是同一个翅畸形的瓢虫种群，不同个体间的畸形

程度和对应的表现力也不尽相同，因此有需要更

精细化的种群内选育弱飞行能力和不飞的品系

( Lommen et al. ，2019) 。不过总体而言，更多的证
据支持弱飞行力或不飞的天敌瓢虫能如期望地长

时间停留在害虫发生的区域，从而可以取得专一

控害的效果，并减少对释放地周边的影响

( Lommen et al. ，2008; Adachi-Hagimori et al. ，
2010; Nakayama et al. ，2013) 。

4 展望

新一代生物防治的研究是兼有紧迫性和前瞻

性的工作。生物防治当前问题还有待天敌精细化

管理的技术来解决; 同时，以遗传学和基因组学

的天敌管理优化工作，需要首先回答天敌在农业

系统下的生态与进化等基础问题，能对天敌的优

化使用具有长远意义。因此，新一代生物防治的
研究工作者除了加快理论突破和技术转化外，还

需要加强对公众的宣传，增强农民、政策制定者
和研究投资者对生物防治未来的信心。
生物防治在不同地区的发展有差异，对新一

代生物防治的需求也有所不同。欧洲率先提出新
一代生物防治的理论，主要是为了应对天敌引进

受限和使用风险的问题。我国科学家亦在国家大
力支持下争取生物防治技术的突破。但我国人口
压力大，农业需要往集约化方向发展，化学防治

在短期内仍是害虫防治的主要方法，生物防治现

阶段更多还是依赖政策上的扶持，这与我国日益

增加的健康食品市场需求是矛盾的。为解决该矛
盾，有望借助新一代生物防治进一步提高天敌的

害虫控制效率，使生物防治使用更普及。此外，
在全球化的大背景下，天敌作为外来生物的管理

需要在全球范围内得到共识。因此，我国未来还
需要精准化、标准化天敌种质资源的描述和育种，
以此为基础制定完善的天敌管理法律法规，在未

来的天敌产品国际市场上占据有利地位。
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