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摘要： 寄生蜂是一类具有寄生习性的膜翅目昆虫，物种多样。部分寄生蜂种类可以作为天敌来防

控农林植物上的害虫，部分寄生蜂种类可以作为模式昆虫来研究生物演化、寄生物-寄主互作和生

物防治等领域的基础性问题。近年来，随着组学技术的飞速发展，寄生蜂基因组研究得到了快速发

展。该文全面综述了寄生蜂基因组的测序进展和数据现状，总结了寄生蜂基因组的结构特征，并围

绕系统发育、环境适应与寄生特性相关基因、比较基因组学、群体基因组学及组学数据库资源方面

重点探讨了基因组数据在推动寄生蜂多样性演化和寄生适应性机制研究中的重要贡献。此外，该

文还对寄生蜂基因组学的未来发展方向进行了展望，以期通过多组学数据整合与功能基因组学研

究，深入解析寄生蜂关键生物学性状背后的分子机制与演化模式，为揭示其生物防治机制并为害虫

防治效能提升提供依据。
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Abstract: Parasitoid wasps are a diverse group of hymenopteran insects characterized by parasitic life‐

styles. Some species serve as natural enemies for the biological control of agricultural and forestry 

pests, whereas others serve as model organisms for investigating fundamental questions in evolutionary 

biology, host-parasite interactions, and biological pest control. In recent years, the rapid development of 

omics technologies has greatly accelerated genomic research on parasitoid wasps. This review provides 

a comprehensive summary of progress in genome sequencing and current data resources of parasitoid 

wasps, and outlines the structural features of parasitoid wasp genomes. It further highlights the signifi‐

cant contributions of genomic data to studies on diversity evolution and parasitism adaptation, focusing 

on phylogenetics, genes related to environmental adaptation and parasitic traits, comparative genomics, 

population genomics and omics database resources. Furthermore, future research directions in parasitoid 

wasp genomics are discussed. By integrating multi-omics data with functional genomics, deeper 

insights into the molecular mechanisms and evolutionary patterns underlying key biological traits of 
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parasitoid wasps can be achieved, providing a scientific basis for comprehending their biological con‐

trol mechanisms and improving pest-control efficiency.

Key words: parasitoid wasp; genome; high-throughput sequencing; genome evolution; parasitoid adap‐

tation; parasitic factor

寄生蜂是膜翅目昆虫中具有拟寄生习性的一大

类群，在 12个总科中的五十多科中广泛分布，已描

述的物种数量约占地球生物种类的 10%（Quicke，

1997；Burke & Sharanowski，2024）。不同于蜜蜂、蚂

蚁、胡蜂等膜翅目昆虫，寄生蜂展现出独特的生殖策

略——雌成蜂将卵产于寄主节肢动物的体内、体表

或附近，幼虫孵化后取食寄主并致其死亡，最终发育

为成虫。为适应不同寄主和环境，寄生蜂演化出多

种寄生策略，例如抑性寄生蜂的寄生会导致寄主发

育停滞或直接死亡，而容性寄生蜂不直接杀死寄主，

其通过调控寄主生理、发育和行为等方式来保证其

后代生存（Pennacchio & Strand，2006）。寄生蜂对寄

主的精准操控依赖毒液、多分DNA病毒（polydnavi‐

rus，PDV）和畸形细胞等复杂的寄生因子体系，而这

些寄生因子随寄生蜂的演化不断调整以适应新寄主

（严智超等，2017；叶恭银和方琦，2020）。寄生蜂的

物种多样性、寄生策略和寄生因子的丰富性，使其成

为研究物种演化和寄生互作的理想模型。此外，部

分寄生蜂是农林作物上重大害虫或重要卫生害虫的

天敌，因此常被用于防治农林作物上主要害虫，如利

用多种赤眼蜂防治螟虫类害虫，利用平腹小蜂Ana‐

status spp.防治荔枝蝽Tessaratoma papillosa，利用肿

腿蜂Scleroderma guani防治天牛，利用啮小蜂Tetra‐

stichus brontispae防治椰心叶甲Brontispa longissima

等，该措施不仅能有效控制害虫的数量，而且能降低

化学农药使用量，从而保护生态环境（时敏等，2020）。

基因组测序技术的飞速发展和广泛应用正在重

塑昆虫学研究格局。以PacBio HiFi、Nanopore等技

术为代表的高通量、长读长测序，不仅降低了基因组

测序的成本，而且提升了基因组测序的质量，这也极

大地促进了寄生蜂基因组数据的积累和相关研究

（Ye et al.，2024）。为加深对寄生蜂适应性和多样化

的理解，本研究从测序进展与数据现状、基因组特

征、系统发育、环境适应与寄生特性相关基因等方面

综述寄生蜂基因组的研究进展，同时探讨比较基因

组学和群体基因组学的前沿成果，并介绍寄生蜂组

学数据的数据库资源，以期为优化生物防治策略提

供科学依据。

1 寄生蜂基因组测序进展与数据现状

1.1   寄生蜂基因组测序进展

2004年，从事寄生蜂研究的 8位科学家向美国

国立卫生研究院提交了《寄生蜂基因组测序白皮书》

（https://www. genome. gov/Pages/Research/Sequenc‐

ing/SeqProposals/NasoniaSeq.pdf）并提出对模式寄

生蜂丽蝇蛹集金小蜂 Nasonia vitripennis 以及其近

缘种吉氏金小蜂N. giraulti和长角丽金小蜂N.longi‐

cornis的全基因组测序计划，这正式拉开了寄生蜂

基因组测序的序幕（Werren et al.，2004）。2007 年，

第 1版丽蝇蛹集金小蜂基因组（版本号为Nvit_1.0）

问世，这是首个发布的寄生蜂基因组。2010年，关

于丽蝇蛹集金小蜂及其近缘种的基因组比较分析研

究在Science上发表，该文首次系统描述了寄生蜂基

因组的特征，为其他寄生蜂基因组测序研究的顺利

开展提供了参考（Werren et al.，2010）。此后10年是

高质量寄生蜂基因组测序策略不断完善并走向成熟

的10年。这10年间，随着高通量组学测序在昆虫学

研究中的逐渐普及和测序技术的更新迭代，共有

50种寄生蜂被测序，包括在寄生蜂基础研究和生物

防治方面颇为重要的物种。如阿里山潜蝇茧蜂

Fopius arisanus（Geib et al.，2017）、毁侧沟茧蜂

Microplitis demolitor（Burke et al.，2018）、腰带长体

茧蜂 Macrocentrus cingulum（Yin et al.，2018）、短管

赤 眼 蜂 Trichogramma pretiosum（Lindsey et al.，

2018）和蝶蛹金小蜂 Pteromalus puparum（Ye et al.，

2020a）等。值得注意的是，PacBio 测序、Oxford 

Nanopore 测序等长读长测序技术极大地提升了寄

生蜂基因组组装的连续性和完整性。例如，2019年

公布的基于 PacBio和纳米孔测序获得的新版本丽

蝇蛹集金小蜂基因组（版本号为Nvit_psr_1）的Scaf‐

fold N50为7.20 Mb，较基于二代测序的基因组版本

（Nvit_2.1）的提升了 10 倍（709 Kb）（Dalla et al.，

2020）。此外，染色体构象捕获技术（high-throughput 

chromosome conformation capture，Hi-C）也被逐渐应

用于高质量寄生蜂基因组的辅助组装，其基于染色

质相互作用信息将基因组组装获得的 Contig 或

Scaffold进一步挂载至染色体上，进而实现寄生蜂基
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因组的染色体组装。随着长读长基因组测序技术与

基于Hi-C的染色体挂载方法的结合使用，蝶蛹金小

蜂、烟蚜茧蜂 Aphidius gifuensis 等寄生蜂的染色体

水平基因组于2020年后逐渐问世，为后续5年高质

量寄生蜂基因组的快速积累提供了重要的测序技术

支持（Ye et al.，2020a；Li et al.，2021）（图1）。

1.2   寄生蜂基因组测序数据现状

截至 2025年 4月底，已完成测序并上传至美国

国家生物技术信息中心（National Center for Biotech‐

nology Information，NCBI）数据库和中国国家基因

组科学数据中心（National Genomics Data Center，

NGDC）数据库的寄生蜂有296种（基因组组装版本

共340个），其中超过97%的物种属于细腰亚目寄生

部类群。考虑到总科或科数据统计的完整性及对寄

生蜂演化研究的重要性，本研究统计数据包括部分

与寄生类群亲缘关系密切但已演化出非寄生习性的

物种，如榕小蜂、瘿蜂等。在这些被测序的物种中，

有 139 个物种的基因组测序采取了长读长测序技

术，有101个物种的基因组已被组装至染色体水平。

在寄生部下属10个总科中，测序物种数最多的是姬

蜂总科，有 111个物种，其次是小蜂总科、广腹细蜂

总科、瘿蜂总科、锤角细蜂总科和旗腹蜂总科，分别

有82、54、35、2和1个物种；此外，分盾细蜂总科、细

蜂总科、冠蜂总科和钩腹蜂总科目前仍有未被测序

的物种（图 2）。上述结果表明，虽然目前寄生蜂基

因组数据量已有一定规模，但其分布呈现显著的不

均衡性，即寄生蜂基因组数据主要集中在物种数量

较多的姬蜂总科和小蜂总科上，而其他一些物种数

量较少或研究、利用价值尚未明确的类群，其基因组

测序工作则明显滞后，缺乏相关数据，如分盾细蜂总

科、钩腹蜂总科和冠蜂总科等。Branstetter et al.

（2018）和Ye et al.（2024）分别在2018年和2024年提

出进行有组织的寄生蜂基因组测序的倡议，目标是

通过开展大规模基因组测序，构建涵盖科级别的寄

生蜂基因组数据集，借此推动对寄生蜂多样性演化

历程以及对寄生适应性相关基因组基础的深入理

解。然而，时至今日寄生蜂基因组的大规模测序计

划仍面临诸多严峻挑战：一方面，某些稀少物种的取

样工作难度较大；另一方面，国际合作和相关研究经

费相对缺乏。

2 寄生蜂基因组特征

2.1   基因组大小

整体而言，在昆虫中寄生蜂基因组属中等大小

（平均数为 408 Mb，中位数为 284 Mb），但存在部分

极端情况。在已被测序的寄生蜂物种中，基因组较

大的物种主要集中在瘿蜂总科瘿蜂科中，该类蜂已

演化出造瘿习性，其中基因组最大的物种为葡萄形

纽瘿蜂 Neuroterus quercusbaccarum，基因组大小达

到2.6 Gb。目前已知基因组最小的寄生蜂为广腹细

蜂总科缘腹细蜂科的 Scelio sp.，其基因组大小仅为

40.7 Mb。寄生蜂基因组大小与其转座子含量呈显

著正相关，且不同类群寄生蜂基因组的扩张由不同

类型的转座子介导。例如，日本平腹小蜂 Anasta‐

tus japonicus 的基因组扩增与近期暴发的长末端

重复反转座子有关（Ye et al.，2022a），而黄腿双距

螯蜂 Gonatopus flavifemur 基因组的扩增则与 DNA

转座子的扩增有关（Yang et al.，2021）。Xu et al.

图1  寄生蜂基因组测序发展历程

Fig. 1  Developmental history of genome sequencing in parasitoid wasp 
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（2021）对拥有较小基因组（129 Mb）的夜蛾黑卵蜂

Telenomus remus进行研究，发现其基因组缺失了部

分在膜翅目昆虫中普遍保守存在的转座子家族，且

基因内含子长度较短，表明寄生蜂基因组的缩小可

能与转座子的消除和内含子缩短有关。

2.2   鸟嘌呤-胞嘧啶含量

寄生蜂基因组的鸟嘌呤（guanine，G）-胞嘧啶

（cytosine，C）含量平均值为35.5%，但一些寄生蜂物

种展现出独特的低GC含量特性（低于 27%），其中

以蚜茧蜂科和环腹瘿蜂科的物种尤为突出。

Dennis et al.（2020）对豆柄瘤蚜茧蜂 Lysiphlebus 

fabarum和阿尔蚜茧蜂Aphidius ervi两种低GC含量

的寄生蜂进行深入研究后发现，低GC含量可能与

基因组减小、密码子使用偏好以及DNA甲基化缺失

有关。

2.3   蛋白编码基因数量

通过对已公开基因注释的基因组进行统计发

现，寄生蜂基因组通常编码约10 000~30 000个蛋白

编码基因，其中绝大多数物种的编码基因数量集中

在12 000~25 000之间，这与大部分其他昆虫所编码

基因数量无明显差异。此外，编码基因数量很大程

度上受基因组注释流程及组学数据质量的影响，因

此在分析基因数量变化时需格外谨慎。尽管寄生蜂

在基因组的基因总数上较其他昆虫差异并不显著，

但从基因组演化分析的角度来看，寄生蜂较其他非

寄生性的膜翅目昆虫（例如蜜蜂、蚂蚁、叶蜂等）展现

出更快的基因获得与丢失速率、功能结构域重排速

率以及氨基酸替换速率。这些特征体现了寄生蜂基

因组中蛋白编码基因在各个层面的快速演化特性，

这可能与寄生蜂的多样性演化及其寄主适应性密切

相关（叶昕海，2021；He et al.，2025）。

图2  寄生蜂系统发育树及各总科基因组数据现状

Fig. 2  Phylogenetic tree of parasitoid wasps and current genome data status across superfamilies
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2.4   染色体数目、重排及端粒序列

Gokhman（2009）通过对超过24个科的400种寄

生蜂的核型进行系统研究发现，这些昆虫的染色体

数目介于 3~23之间。随着长读长测序和Hi-C测序

技术的广泛应用，目前已有 101种寄生蜂的基因组

被组装至染色体水平，其中染色体数目最多的是两

种姬蜂科物种线聚蛛姬蜂 Tromatobia lineatoria 和

激闭臀姬蜂Clistopyga incitator，其染色体数目均为

21；而染色体数目最少的为蚜小蜂科的海氏桨角蚜

小蜂Eretmocerus hayati，其染色体数目仅为4（图3）。

这些染色体水平的基因组组装数据为染色体演化的

系统研究提供了关键支撑。目前，尽管一些学者通

过对个别基因组的共线性分析发现寄生蜂染色体间

频繁的重排事件（Li et al.，2021；叶昕海，2021），但

至今尚缺乏针对寄生蜂染色体演化的系统性研究。

因此，暂时无法全面了解寄生蜂基因组演化过程中

染色体变异的具体历程以及这些变异对物种适应性

演化的潜在影响。此外，测序技术的进步也极大地

推动了对基因组中复杂区域的解析，如端粒、着丝粒

等富含高度重复序列的区域。例如，在周氏啮小蜂

Chouioia cunea的基因组测序中，Wang et al.（2023）

借 助 牛 津 纳 米 孔（Oxford nanopore technology，

ONT）测序超长读长的优势，解析出了6条染色体的

12个端粒区域。Zhou et al.（2022）通过对膜翅目昆

虫端粒重复序列基序（telomeric repeat motif，TRM）

的比较分析发现，蜜蜂、蚂蚁、叶蜂等物种具有与大

多数节肢动物一致的保守 TRM 序列（TTAGG）；然

而，在寄生蜂类群中TRM序列显示出较大的变异，

即在姬蜂总科和瘿蜂总科中出现了独立的TRM丢

失事件，而在小蜂总科中则演化出了独特的 8 bp 

TRM（TTATTGGG）以 及 两 种 9 bp TRM 序 列

（TTACTTGGG和TTATTGGGG），上述研究结果揭

示了寄生蜂类群在端粒序列演化上的独特性。

3 基因组数据在推动寄生蜂多样性演化
和寄生适应性机制研究中的重要贡献

3.1   寄生蜂系统发育

传统的寄生蜂分类主要依赖于形态学特征，但

由于趋同进化、形态可塑性以及特征差异小等因素，

基于形态学的分类系统面临诸多挑战。近年来，基

因组、转录组等组学数据的不断积累为寄生蜂分类

学研究和系统发育重建提供了强有力的分子证据，

显著提高了分类和系统发育重建的准确性和可靠

性，进一步促进了寄生蜂分类系统学的发展。

线粒体基因组作为最早被测序的基因组类型，

是寄生蜂系统发育基因组学研究的基础之一。早期

研究多集中于单一物种的线粒体基因组测序，而随

着数据积累，研究者逐渐开始利用线粒体数据集解

决科或亚科级阶元间的系统发育关系（Tang et al.，

2019；Zheng et al.，2022；Jasso-Martínez et al.，2022；

Zhu et al.，2023）。然而线粒体数据集有时会产生与

核基因矛盾的结果，这可能是高水平的替代饱和度、

腺嘌呤（adenine，A）-胸腺嘧啶（thymine，T）含量高、

核-线粒体DNA片段等多种因素作用的结果（Ben‐

sasson et al.，2001；Cameron， 2014）。千种昆虫转录

组进化项目（1 000 insect transcriptome evolution，

1KITE）的启动标志着膜翅目系统发育研究进入新

阶段，也促进了对寄生蜂系统发育的研究。Peters 

et al.（2017）从基因组和转录组数据组获得了3 256个

蛋白编码基因，并基于此重建了膜翅目54科173种

的系统发育关系和分化时间，其中真广腰亚目构成

单系群，所有寄生性膜翅目亦构成单系群，且钩腹总

科为针尾部的姐妹群，这改变了对寄生蜂高阶分类

关系的认知，为建立更准确的分类系统奠定了基

础。随后，一些研究基于转录组测序对重要寄生蜂

类群如小蜂总科等进行了深入研究，进一步完善了

各类群的系统发育框架（Peters et al.，2018；Zhang 

JX et al.，2020）。然而，由于转录组学研究需要使用

新鲜样本，因此采样通常被限制在常见或易于获得

图3  寄生蜂核型数比较

Fig. 3 Comparison of karyotype numbers among

parasitoid wasps
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的物种范围内。

最近，结合多种分子证据的系统学研究逐渐被

广泛应用。Chen et al.（2021）基于多位点数据和转

录组对广腹细蜂总科进行了广泛修订，将其划分为

7个现存科。Hearn et al.（2024）首次基于基因组和

转录组组装的蛋白质编码序列重建了瘿蜂科的系统

发育关系，证实了瘿蜂科并非单系群，并将其重新划

分为3个科。此外，超保守元件（ultra-conserved ele‐

ment, UCE）作为一种高效的简化基因组测序方法，

近年来在膜翅目及寄生蜂的系统学研究中发挥了关

键作用。基于UCE的寄生蜂研究呈指数增长趋势，

其中Blaimer et al.（2023）的研究最全面，其基于3个

不同的数据集（分别包括447、765和1 118个UCE位

点）研究了涵盖94个现生科771个物种的系统发育

关系，该研究得出的高级阶元间系统发育关系与之

前基于形态学和分子数据的研究结果相似，可作为

后续研究的可靠参考框架。基于这些基因组学证

据，寄生蜂内部重要类群的分类系统也得到了修

订。例如Cruaud et al.（2024）基于UCE数据重建的

小蜂总科系统发育关系，将现有科的总数从原来的

约27个增加到50个，显著提高了该类群分类系统的

准确性。上述研究成果表明基因组学方法正在为寄

生蜂分类学提供更精准的科学依据。未来，随着测

序技术成熟和成本降低，多组学数据整合将为寄生

蜂系统发育研究提供更强的信号和更高的分辨率，

进而解决寄生蜂早期分化争议、寄生蜂各科系统发

育位置等长期存在的争议节点（Zhang et al.，2025）。

3.2   环境适应与寄生特性相关基因

3.2.1    寄生蜂环境适应性相关基因

寄生蜂基因组数据为全面而系统地鉴定和研究

与环境适应性相关的基因奠定了基础。与环境适应

相关的基因主要包括化学感受基因、解毒代谢基因、

温度响应基因等。这些基因在寄生蜂寄主定位、抵

御有毒物质和恶劣气候等方面发挥着重要作用，是

寄生蜂基因组分析长期以来关注的对象。

代表性的化学感受相关基因包括气味受体

（olfactory receptor，OR）、味觉受体（gustatory recep‐

tor，GR）、离子型受体（ionotropic receptor，IR）、气味

结合蛋白（odorant-binding protein，OBP）、化学感受

蛋白（chemosensory protein，CSP）等。基因家族注

释结果显示，在寄生蜂演化历程中这些基因家族成

员的数量变化显著。以OR基因家族为例，集聚盘

绒茧蜂 Cotesia congregata 基因组拥有高达 243 个

OR 基因（Gauthier et al.，2021），而在日本平腹小蜂

和稻虱缨小蜂Anagrus nilaparvatae基因组中分别有

104 个和 88 个 OR 基因（Ye et al.，2022a；Ma et al.，

2022）。与之形成鲜明对比的是，在长期与榕树共生

并帮助榕树授粉的榕小蜂Ceratosolen solmsi基因组

中仅发现有 46个OR基因，这种现象很可能与其专

性共生的特殊生活史有关（Xiao et al.，2013）。在关

于盘绒茧蜂属寄生蜂的基因家族演化研究中，

Gauthier et al.（2021）通过系统发育分析发现集盘绒

茧蜂特异的OR基因存在复制现象，这些基因复制

直接导致在基因组上形成了6个包括10~19个基因

不等的OR基因簇，这些基因很可能与集盘绒茧蜂

识别植物或寄主昆虫释放的挥发物密切相关。类似

地，在平腹小蜂属Anastatus物种以及长尾潜蝇茧蜂

Diachasmimorpha longicaudata 中也观察到了物种

特异的OR基因存在复制现象，这表明OR基因在寄

生蜂演化过程中普遍经历了频繁的复制与丢失演化

（Ye et al.，2022；Wulff et al.，2024）。

总的来说，高质量基因组数据为寄生蜂化学感

受相关基因的鉴定提供了重要的数据基础，然而现

有研究大多集中于基因鉴定、序列分析以及基因家

族的演化过程等方面，关于这些化学感受基因的具

体功能及其作用机制的深入研究相对匮乏，仅有少

量相关研究成果发表。例如，Shan et al.（2023）通过

组学分析与基因功能验证发现，红中侧沟茧蜂

Microplitis mediator 雌成虫的偏向表达气味受体

MmedOR49 可特异性识别其寄主黄地老虎 Agrotis 

segetum 的主要性信息素成分顺式-5-癸烯基乙酸

酯，从而协助寄生蜂精确定位寄主的栖息地。此外，

Zhu et al.（2024）在红松梢斑螟啮小蜂 Baryscapus 

dioryctriae基因组分析中发现了OBP基因家族的大

规模复制和串联重复现象，进一步的转录组分析发

现了在产卵器组织特异高表达的OBP45基因，试验

结果证实 OBP45 蛋白能与其寄主冷杉梢斑螟 Dio‐

ryctria abietella产生的挥发性化合物结合。Pang et 

al.（2024）在果蝇蛹期寄生蜂毛锤角细蜂Trichopria 

drosophilae基因组中鉴定出一系列在产卵器具高表

达或特异性表达的化学感受基因，如OR、GR和CSP

基因，这些基因参与了寄生蜂对已被寄生卵的感知

过程，从而帮助其避免种间竞争。

解毒代谢相关基因家族主要包括细胞色素

P450（cytochrome P450，P450）、ATP 结合盒（ATP-

binding cassette，ABC）转运蛋白、尿苷二磷酸葡萄糖

醛酸转移酶（UDP-glucuronosyltransferase，UGT）、谷

胱甘肽转移酶（glutathione S-transferases，GST）等，
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这些基因家族在昆虫应对环境中植物次生代谢物、

化学杀虫剂等各种有毒物质方面具有关键作用。在

寄生蜂演化过程中解毒代谢相关基因家族变化迅

速，表现为频繁的扩增与收缩现象，这导致不同寄生

蜂物种中这些基因家族的基因数量差异显著。例

如，蝶蛹金小蜂基因组包括 117 个 P450 基因（Ye et 

al.，2020a），而烟蚜茧蜂与腰带长体茧蜂基因组则分

别仅有 59 个和 41 个 P450 基因（Yin et al.，2018；Li 

et al.，2021）。同时，解毒代谢基因如P450常常呈现

出物种特异性扩增，并且通常具有染色体成簇分布

的特点（尹传林等，2019）。例如，蝶蛹金小蜂的

P450基因特异性扩增主要集中在CYP3和CYP4家

族，而CYP2和Mito家族的基因数量则与其他蜂类

相当；这些P450基因全部分布在蝶蛹金小蜂的5条

染色体上，形成了 12个基因簇，每个基因簇至少由

3个基因串联组成，在12个基因簇中有6个CYP6基

因簇，表明该基因在蝶蛹金小蜂中的重要作用（Ye 

et al.，2020a）。在基于组学数据的基因家族鉴定中，

一些学者进一步探讨了寄生蜂解毒代谢基因在农药

胁迫下的表达变化与功能。例如，Gao et al.（2023）

研究了氟吡呋喃酮处理后棉蚜刺茧蜂 Binodoxys 

communis的基因表达变化，发现差异表达基因在解

毒代谢通路中富集，并且经农药处理后多个P450和

GST基因显著上调，表明这些基因可能参与代谢农

药的过程。在硫辛硫磷、氯氰菊酯和氯虫腈处理后

斑痣悬茧蜂Meteorus pulchricornis体内多个P450基

因的表达量表现出不同程度的上调，基因干扰试验

进一步证实CYP369B3对寄生蜂的农药耐受性有一

定作用（Xing et al.，2021）。

环境温度变化严重影响昆虫行为与生殖等生理

过程。随着全球变暖，昆虫环境温度适应性研究越

来越重要。在寄生蜂基因组研究中，热休克蛋白

（heat shock protein，HSP）基因等温度响应基因备受

关注。例如，在蝶蛹金小蜂中共鉴定到46个HSP基

因，其中6个HSP基因在高温处理下显著上调，分别

为 3 个 α晶状体球蛋白 B（αB-crystallin，CRYAB）基

因、2个HSP70基因和 1个HSP90基因；其中高温胁

迫下成虫体内 PpCRYAB-1 和 PpCRYAB-2 表达上调

36 倍，表明其与高温响应相关（Lao et al.，2023）。

Xiong et al.（2024）通过基于转录组数据构建的蝶蛹

金小蜂热应激反应基因调控网络发现，Xap5热休克

调节因子（Xap5 heat shock regulator，XHSR）基因是

核心基因，干扰XHSR基因会直接诱导HSP基因响

应，并显著缩短寄生蜂成虫寿命。此外，Guo et al.

（2024）在谷象金小蜂 Anisopteromalus calandrae 低

温适应转录组中鉴定出 4 个关键低温响应转录因

子，同时低温胁迫后HSP基因、P450基因、钙连蛋白

基因上调。Zhang X et al.（2020）通过转录组分析明

确了松毛虫赤眼蜂Trichogramma dendrolimi滞育与

非滞育样品中差异表达基因，其中鉴定出锌指蛋白、

Homeobox蛋白及叉头框蛋白等转录因子参与滞育

调控。

综上所述，寄生蜂基因组数据为研究其环境适

应相关基因提供了丰富的资源，但目前的研究主要

集中在基因家族注释及演化、表达量分析等方面，

关于这些基因在寄生蜂适应环境中的具体功能和

作用机制仍显不足。未来研究需要进一步推进这

些基因的功能验证和机制探索，这将有助于全面揭

示寄生蜂在寄主定位识别、对农药等有毒物质的耐

受与解毒机制、对极端温度适应等方面的关键信

息，为天敌寄生蜂的绿色利用和工厂高效繁殖提供

科学依据。

3.2.2    寄生蜂寄生因子相关基因

寄生因子是有助于寄生蜂成功寄生的物质总

称，主要包括毒液蛋白、PDV、畸形细胞、类病毒颗

粒、幼虫唾液蛋白等（叶恭银和方琦，2020）。这些寄

生因子能有效抑制寄主免疫反应，调控寄主基因表

达，从而为寄生蜂后代营造出适宜的生长环境。寄

生因子的种类与寄生蜂的寄生习性和寄主范围密切

相关，并随着寄生蜂的演化不断改变。近年来，基因

组、转录组和蛋白质组等多组学数据在挖掘寄生因

子相关基因方面发挥了重要作用。

毒液蛋白作为寄生蜂的一种保守的寄生因子，

由毒液基因编码，并在寄生蜂的毒腺组织中表达。

早期对毒液蛋白的鉴定主要依赖于蛋白质分离和毒

腺cDNA文库筛选等方法，但这些方法通量较低，难

以全面揭示寄生蜂毒液蛋白的组成。随着多组学技

术的发展，基于参考基因组，寄生蜂毒腺转录组和毒

液蛋白质组结合的方法极大地促进了毒液蛋白组分

的全面鉴定与深入研究（杨义，2022）。截至目前，多

组学方法已鉴定出超过 30种寄生蜂的毒液蛋白组

分（Ye et al.，2024）。例如，近期 Kamiyama et al.

（2025）利用毒腺转录组和蛋白质组联合的分析方

法，在果蝇幼虫寄生蜂日本开臂反颚茧蜂Asobara 

japonica中鉴定到两个含有DUF4803结构域的毒液

蛋白，这两个毒液蛋白可直接诱导寄主果蝇成虫盘

的细胞凋亡和自噬，促进器官降解，进而抑制寄主发

育。此外，多组学技术的应用也加深了对毒液蛋白
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复杂性和多样性的理解。例如，Ye et al.（2023）采用

三代全长转录组（PacBio isoform sequencing，Iso-

Seq）、加 帽 端 mRNA 测 序（cap analysis of gene 

expression and deep sequencing，CAGE-Seq）、多聚腺

苷化位点测序（polyadenylation site sequencing，PAS-

Seq）及二代链特异性转录组等多组学测序方法，从

蝶蛹金小蜂基因组中鉴定了 179个毒液基因，其中

138个毒液基因在毒腺中以2~24种异构体的形式表

达，这展现了异构体在毒液基因中的普遍性。此外，

Ye et al.（2023）研究还发现毒液丝氨酸蛋白酶基因

Serpin1等8个毒液基因通过表达异构体产生多样化

的毒液蛋白序列，这可能进一步丰富了毒液蛋白的

功能，表明毒液基因mRNA转录的复杂性和蛋白质

的多样性，为寄生蜂毒液基因的精准鉴定提供了重

要参考。毒液基因数据的不断积累，为后续毒液的

比较研究提供了丰富的基因资源。Yang et al.

（2024）和 Ye et al.（2024）通过比较多项毒液组分发

现，寄生蜂的毒液蛋白在物种间差异显著，即使在近

缘物种或同一物种的不同品系之间也存在较大差

异，这可能与适应新寄主以及与寄主的“军备竞赛”

有关。例如，杨义（2022）对 21个寄生蜂的 2 027个

毒液基因进行同源基因家族聚类分析，发现两个物

种所共有的毒液基因家族仅为 51.3%，没有毒液基

因家族在所有寄生蜂中均存在。Martinson et al.

（2017）和Ye et al.（2022a）通过比较金小蜂和平腹小

蜂的毒液组分发现，在不超过 300万年的分化时间

内，在这两个类群的寄生蜂中40%以上的毒液组分

发生分化。在基因组比较分析的基础上，Ye et al.

（2024）通过基因演化分析揭示寄生蜂毒液基因的起

源方式具有多样性，如基因复制后的新功能化、基因

选配、基因水平转移和可变异构体等。Martinson et 

al.（2017）和 Ye et al.（2022a）研究结果显示寄生蜂毒

液基因的起源主要依赖于基因选配，即通过改变基

因的表达模式，使原本不具有毒液功能的基因被招

募并转化为毒液基因，从而实现毒液基因的快速

演化。

部分寄生蜂的基因组中整合着内源性病毒序

列，其中PDV最具代表性，它们存在于姬蜂科和茧

蜂科的部分物种中，分为姬蜂病毒属 Ichnovirus 和

茧蜂病毒属Bracovirus两个家族。成熟的PDV粒子

在寄生蜂体内完成组装，包含多个大小不一的环状

双链DNA分子，并在寄生蜂寄生时随卵一起被注射

到寄主体内（Strand & Burke，2014；2015；Drezen et 

al.，2022）。由于这些病毒序列已被整合到寄生蜂基

因组中，高质量基因组的解析使人们全面认识和了

解了这些病毒序列的功能（Burke et al.，2021；

Santos et al.，2022）。目前，20多种PDV的序列特征

及其在寄生蜂基因组内的分布特征已被解析

（Leobold et al.，2018；Mao et al.，2022；2023；Ye et 

al.，2024）。例如，在集聚盘绒茧蜂基因组中，共鉴定

到 102个类裸病毒基因，这些基因全部散布在寄生

蜂的10条染色体上，且大多在基因组上串联排布形

成基因组簇，主要参与病毒粒子的组装（Gauthier et 

al.，2021）；前病毒片段分布在 3 条染色体上，包含

249个毒力基因，这些前病毒片段形成的环形DNA

被组装到茧蜂病毒属病毒粒子中，前病毒片段内的

毒力基因参与对寄主的调控，最终确保寄生成功

（Gauthier et al.，2021）。Legeai et al.（2020）通过对

夜蛾镶颚姬蜂Hyposoter didymator和黑唇齿唇姬蜂

Campoletis sonorensis基因组研究发现，姬蜂病毒属

病毒的前病毒片段在基因组上的分布更分散，与病

毒复制、组装的基因大多成簇排列在 6个基因组区

域，这种分布模式与茧蜂病毒属病毒的前病毒片段

的集中分布以及病毒复制相关基因的广泛分散形成

了鲜明对比，从而凸显了姬蜂病毒属和茧蜂病毒属

病毒在序列组织和演化路径上的显著差异。此外，

对PDV序列信息的解析也推动了对其中基因功能

的研究。例如，通过深入研究PDV的基因组序列已

经识别并验证了多个调控寄主免疫和发育的关键基

因和微小 RNA（microRNA），这对于揭示寄生蜂与

寄主之间复杂的相互作用机制以及寄生蜂如何成功

实现寄生具有重要意义（Wang et al.，2018；Gu et al.，

2025；Wu et al.，2025）。除PDV之外，也有其他内源

性病毒序列被整合到寄生蜂基因组中，如 Burke et 

al.（2018）在阿里山潜蝇茧蜂基因组测序中发现了一

种内源性病毒，该内源性病毒的内源化进程与PDV

不同，其在蜂卵巢中产生的类病毒粒子不包含双链

DNA分子，其具体功能以及是否参与寄生过程至今

仍不清楚。以上研究揭示了寄生蜂基因组中内源性

病毒的多样性和复杂性。

在姬蜂总科、广腹细蜂总科和小蜂总科中，一些

具有内寄生习性的寄生蜂幼虫的浆膜层细胞会在胚

胎发育过程中解离并扩散至寄主体内，形成一类特

殊的细胞——畸形细胞（Strand，2014）。这些细胞

具有显著的蛋白质合成与分泌能力，是重要的寄生

因子，能调控寄主的免疫、代谢和发育等生理过程。

通过对畸形细胞的转录组测序，已经鉴定出一系列

参与调控寄主生理功能的基因，并解析了相关的作
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用机制。例如，多种丝氨酸蛋白酶抑制剂（serine 

protease inhibitor，serpin）基因在菜蛾盘绒茧蜂Cote‐

sia vestalis畸形细胞中表达，serpin基因具有调控寄

主免疫反应和糖脂代谢的多重功能（Gu et al.，2021；

Wu et al.，2023）。同样地，胰蛋白酶在毛锤角细蜂

畸形细胞中表达，从而帮助其消化寄主组织（Pang 

et al.，2024）。近年来，Shi et al.（2022）研究发现寄生

蜂幼虫的唾液蛋白是一类新型寄生因子，其具有调

控寄主体液免疫、细胞免疫以及抗菌等多种功能。

随着毒液蛋白的鉴定技术发展，越来越多的寄生蜂

幼虫的唾液蛋白组被鉴定出来（Pang et al.，2023）。

综上所述，以基因组为参考，结合转录组、蛋白

质组等多组学的联合分析，为寄生蜂寄生因子相关

基因的精准鉴定及其多样性演化研究提供了丰富的

数据，为这些基因的功能与作用机制的深入探究提

供了有力支撑，为理解寄生蜂的寄生机理和适应性

演化提供了依据。

3.3   比较基因组学

比较基因组学通过比较不同物种或个体的多个

基因组中各层次的遗传信息，如DNA位点及氨基酸

位点变异、基因获得与丢失、基因家族扩增与收缩、

染色体重排、结构变异、表观遗传学及表达量层面的

变异等，揭示与某些复杂性状和生物过程相关的基

因及通路，从而有助于深入理解这些性状的基因组

遗传基础。目前，在寄生蜂组学研究中，比较基因组

被用于识别一些寄生蜂基因组的共性特征及多个与

寄生蜂复杂性状相关的基因，这为解析寄生蜂多样

性和寄生适应性演化的基因组机制提供了关键

依据。

3.3.1    寄生习性起源

通过比较寄生蜂基因组与其他非寄生性膜翅目

昆虫的基因组，可以揭示寄生蜂基因组的一些共性

特征，从而加深对寄生习性起源以及寄生蜂多样性

演化遗传基础的理解。例如，Oeyen et al.（2020）通

过比较基因组分析发现，与更原始的植食性叶蜂相

比，红腹尾蜂Orussus abietinus基因组和其他寄生蜂

基因组均缺失了一个视觉感受基因Rh7，这表明Rh7

基因在尾蜂与细腰亚目寄生蜂的共同祖先中已经丢

失。此外， Oeyen et al.（2020）还发现贮藏蛋白

Hex70c的起源以及Hex110蛋白中谷氨酰胺含量的

增加可能与寄生习性的演化起源有关。He et al.

（2025）通过对131种膜翅目昆虫进行大规模比较基

因组分析发现，寄生蜂基因组较非寄生性膜翅目昆

虫表现出更快的基因家族演化速率和更高的代谢通

路变异率；还发现了一些在寄生蜂中特异性扩增或

丢失的基因家族，如金属蛋白酶基因家族在寄生蜂

中的成员数量显著多于在其他非寄生性昆虫中，最

多的寄生蜂物种包含 16个金属蛋白酶基因家族成

员，而在非寄生昆虫中该家族成员最多不超过5个；

此外该基因家族在寄生蜂中大规模扩增的同时这些

基因在毒腺组织中特异性高表达，表明其可能参与

毒液功能。

3.3.2    基因丢失

通过比较基因组分析发现一些寄生蜂基因发生

了丢失，这反映了在长期寄生生活中基因组的适应

性演化。例如，两个编码精氨酸生物合成途径中关

键酶精氨基琥珀酸合成酶和精氨酸琥珀酸裂解酶的

基因在二化螟盘绒茧蜂 Cotesia chilonis、毁侧沟茧

蜂的基因组中缺失，导致精氨酸生物合成通路中断，

表明这两种寄生蜂从基因组层面丧失了合成精氨酸

的能力（Ye et al.，2022b）。后续的寄生蜂体外培养

试验证明，二化螟盘绒茧蜂在缺失精氨酸的培养基

中无法存活，证明精氨酸为该寄生蜂必需的氨基酸；

二化螟盘绒茧蜂的寄主二化螟Chilo suppressalis基

因组具有完整的精氨酸合成途径，且寄生蜂寄生可

诱导寄主氨基酸代谢途径的表达变化，增加血淋巴

中游离氨基酸含量，从而满足寄生蜂幼虫发育的营

养需求（Ye et al.，2022b）。此外， Zhao et al.（2025）

通过大规模的比较基因组分析发现，在23种营内寄

生生活的寄生蜂基因组中完全缺失了与卵黄发生相

关的关键基因——卵黄原蛋白（vitellogenin，Vg）基

因，与这些寄生蜂普遍表现出的卵黄丢失或不明显

的现象高度相关；系统发育分析表明，Vg基因的缺

失在姬蜂总科、小蜂总科等多个类群中独立发生了

至少 5次，属于多次独立重复演化事件。Zhao et al.

（2025）研究还发现，在这些丢失Vg基因的寄生蜂基

因组中通常用于识别Vg蛋白并将其运输到卵巢的

受体基因VgR也不同程度地发生基因丢失、选择压

力放松及蛋白三维结构变异等变化，这些基因组变

异直接导致这类寄生蜂在胚胎发育期间对寄主体内

营养的依赖程度显著增加，充分体现了寄生蜂适应

内寄生生活的基因组演化特征。

3.3.3    体型演化

为成功适应新环境和寄主，从而促进物种的快

速多样化，体型小型化是寄生蜂进化的重要趋势之

一。Xu et al.（2021）通过比较分析发现，在小型寄生

蜂短管赤眼蜂和夜蛾黑卵蜂的基因组中，25%以上

的单拷贝蛋白表现出较高的氨基酸替换速率，其中
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38种蛋白在这两种小型寄生蜂基因组中特异性加

速演化，这些蛋白主要与调控昆虫细胞生长和器官

大小的 Hippo 信号通路、Hedgehog 信号通路和 Ras

信号通路相关。寄生蜂体型变化的系统发育分析表

明，体型缩小在进化过程中多次独立出现，尤其在小

蜂总科和广腹细蜂总科中较常见（Xu et al.，2021），

推测短管赤眼蜂和夜蛾黑卵蜂中特异加速变化的蛋

白很可能是基因组平行演化的结果，这体现了关键

基因在不同类群中反复被利用，从而推动寄生蜂关

键表型的演化（Xu et al.，2021）。

3.3.4    无性繁殖对基因组演化的影响

受沃尔巴克氏菌Wolbachia等共生微生物的影

响，寄生蜂一些种群中出现了无性生殖的现象，即孤

雌产雌。长期与这些微生物共生可能进一步导致一

些有性生殖相关的性状丢失，如雌成蜂拒绝交配、交

配后不产生受精卵等。通过比较生殖方式明显不同

的物种或种群的基因组可以揭示从有性生殖向无性

生殖转变对基因组的影响，进而明确无性生殖个体

特殊性状或行为的遗传基础。例如，Kraaijeveld et 

al.（2016）对棒足小环腹瘿蜂 Leptopilina clavipes 两

种生殖品系的全基因组序列进行比较分析发现，与

有性生殖品系相比，无性生殖品系中有16个基因携

带潜在有害突变，其中15个基因为雄性生殖系统特

异性表达，1个基因在雌成蜂受精囊中高表达，推测

这些突变可能与其性状退化有关。同样，Ma et al.

（2021）在日本开臂反颚茧蜂中鉴定出 15个可能与

其性状退化有关的基因。然而Lindsey et al.（2018）

在短管赤眼蜂有性和无性品系中并未发现明显的基

因组退化特征，仅观察到无性品系的重复序列含量

较低。上述研究表明，无性生殖对不同寄生蜂物种

基因组的影响存在明显差异，这反映了寄生蜂在生

殖方式演化过程中的多样性。

此外，比较基因组还被广泛用于寄生蜂组学研

究中，用于揭示基因组大小的演化规律以及寄生蜂

打斗行为的遗传机制等（Yang et al.，2021；Ye et al.，

2022a；Liu et al.，2024）。总之，比较基因组学在寄

生蜂研究领域显示出了巨大的应用潜力。

3.4   群体基因组学

群体基因组学研究着重于探究同一物种不同种

群在基因组层面的变异，通过分析种群结构、自然选

择、适应性演化和遗传漂变等关键因素来阐明种群

分化历史、地理分布模式以及与特殊性状相关的基

因和位点。尽管目前众多寄生蜂物种已获得高质量

参考基因组的测序与组装，但由于样本采集、测序技

术以及试验材料获取等多方面原因，针对特定寄生

蜂种群的全基因组重测序研究仍较少，致使群体基

因组学在寄生蜂领域的应用相对有限。在现有研究

中，烟蚜茧蜂群体基因组学研究最具代表性。例如，

Li et al.（2024）对来源于野生、大规模养殖以及长期

田间释放的 542 头烟蚜茧蜂进行了全基因组重测

序，发现大规模养殖及田间释放烟蚜茧蜂种群虽然

可能对野生烟蚜茧蜂种群的遗传多样性产生负面影

响，但自然选择的强大作用能有效维持野生烟蚜茧

蜂种群的遗传多样性水平。除烟蚜茧蜂外，其他寄

生蜂种群基因组学研究主要集中在模式生物丽蝇蛹

集金小蜂。例如，Pannebakker et al.（2020）和 Xia

（2020）将种群基因组数据与全基因组关联分析相结

合，成功鉴定了与丽蝇蛹集金小蜂性别分配及翅形

特征相关的遗传位点，进一步拓展了对与相关性状

产生有关的遗传机制的认识。

3.5   组学数据库资源

目前，寄生蜂组学数据分散存储于各类数据库

中，其数据层次、数量及质量参差不齐。NCBI数据

库最全面，包含各类寄生蜂的组学数据，同时也是国

际科学引文索引（Science Citation Index，SCI）指定

的数据共享平台，因此数据更新迅速，数据类型齐

全；但其主要作为收集全部生物数据的数据库，难

以对包括寄生蜂组学数据在内的具体数据进行有

效质量控制；加之数据提交者往往仅提交原始组学

数据，缺乏各类基因注释信息，导致数据不能直接

利用。与之相对应的是NGDC数据库，尽管已获得

部分 SCI 的认可，但其成立时间较短，数据库部分

功能尚不完善，数据规模有限，仅包含少量寄生蜂

组学数据，因此其在寄生蜂组学研究方面的可用性

待提升。

除上述综合性数据库外，InsectBase 2.0作为昆

虫学领域最大的组学数据库之一，目前收录的昆虫

物种总数超过2 000种。该数据库收录的寄生蜂基

因组数据已超过 300个，并提供蛋白质编码基因以

及各类非编码RNA的功能注释与完整注释信息，数

据层次完整，质量较高，且更新及时，可作为寄生蜂

组学研究的重要数据来源（Mei et al.，2022）。而 i5k 

Workspace虽然是最早构建的昆虫组学数据平台之

一，但其后期缺乏更新维护（Poelchau et al.，2018）。

膜翅目基因组数据库包含 116种膜翅目昆虫，涵盖

部分寄生蜂物种的高质量组学数据，并提供相应的

分析工具，因此可作为 InsectBase 2.0的有效补充资

源（Walsh et al.，2022）。此外，还有一些聚焦寄生蜂
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物种的小型数据库，如欧洲农业生态系统节肢动物

生物信息学平台的子数据库 ParWaspDB 以及浙江

大学开发的WaspBase数据库，但目前均已停止更新

和维护（Chen et al.，2018）。另外，寄生蜂毒液蛋白

及唾液蛋白的数据库 iVenomDB 和 iSalivaomicDB

均已构建，这为寄生蜂毒液和唾液相关研究提供了

重要基因资源（Chen et al.，2023；Zhang et al.，2024）。

4 展望

近年来，随着组学测序技术的快速发展和广泛

应用，基因组学研究已渗透到寄生蜂生物学的各个

领域，极大地推动了该领域的发展。在地球生物基

因组计划、达尔文生命之树计划、5 000种昆虫测序

计划等大型基因组计划及其他有组织的测序项目推

动下，大量高质量的寄生蜂基因组数据迅速产生，并

呈现逐年增长的趋势（Ye et al.，2024；2025）。尽管寄

生蜂基因组数据的整体数量已初具规模，但在具体

的分类单元层面、基因组数据的覆盖度方面均存在

明显的不均衡现象（Ye et al.，2024），具体表现为绝

大多数的测序工作集中于姬蜂总科和小蜂总科的物

种，而对于细蜂总科、旗腹蜂总科、钩腹蜂总科等其

他总科的关注则相对较少。这种不均衡的测序分布

不仅限制了对寄生蜂系统发育关系的全面理解，也

在一定程度上影响了寄生蜂比较基因组学研究的全

面性，究其原因可能是这些寄生蜂类群在农业等领

域的影响较低，研究热度不足，潜在经济效益不明

显，进而导致相关研究资助经费缺乏。此外，尽管目

前寄生蜂基因组测序的样品准备和测序策略等技术

流程已基本成熟，但对于体型极小且样品难以获取

的寄生蜂物种，其基因组测序工作仍面临挑战。目

前，利用PacBio和ONT测序技术以及全基因组扩增

等方法，虽能实现微量DNA的高质量基因组测序与

组装，但这些流程可能存在物种偏好性、基因扩增偏

倚与污染等风险（Adams et al.，2020；Ye et al.，

2020b；Jia et al.，2023）。尤其是寄生蜂领域，仅有

1例成功案例，远不及果蝇等模式生物的研究深入

（Ye et al.，2020b）。因此，该技术在寄生蜂中的应用

仍处于初级阶段，未来需重点优化流程，扩大物种覆

盖范围，以推动其在寄生蜂基因组学研究中的稳定

应用。

寄生蜂基因组数据的积累为系统发掘重要功能

基因提供了数据基础。目前，CRISPR Cas9等基因

编辑技术在寄生蜂中的应用仍处于初步阶段，仅用

于少数寄生蜂物种中（Li et al.，2017；Bai et al.，

2024），这导致大多数研究仍集中于对单一或一类

基因的鉴定、序列特征分析、系统发育分析以及表

达模式研究，而部分寄生蜂功能基因组学的研究体

系不完善，关于功能机制的深入解析相对有限（Ye 

et al.，2024；2025）。因此，亟需建立完善的寄生蜂

功能基因组学研究体系，包括基因干扰及基因编辑

技术等。

此外，当前的寄生蜂基因组研究主要集中在基

因组数据的挖掘与比较分析方面，仅有少量研究涉

及精细的比较转录组学分析，而将其他组学数据与

基因组数据进行联合研究的尝试相对较少。今后，

可以高质量基因组数据为基础，积极整合转录组学、

表观基因组学、单细胞组学、蛋白质组学以及微生物

组学等多层面、多维度的数据资源，通过开展多层

次、多维度的联合研究充分发挥组学大数据分析的

优势，从而更全面、深入地揭示寄生蜂复杂生命活动

及多样性演化的内在机制。
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