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蝗虫微孢子虫的基因组学研究进展及应用现状
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（中国农业大学草业科学与技术学院，北京 100193）

摘要：蝗虫微孢子虫 Antonospora locustae 是蝗虫生物防治过程中的重要病原微生物。本文主要

讨论蝗虫微孢子虫基因组的研究进展，明确蝗虫微孢子虫基因组独特的压缩特征，了解蝗虫微

孢子虫获取能量的途径。此外，本文对蝗虫微孢子虫在我国蝗虫的防治中的应用现状进行综

述，并探讨未来基于基因组测序技术开发的治蝗新方法。
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its application status
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Abstract: Microsporidia Antonospora locustae is an important pathogenic microorganism in the pro‐

cess of locust biological control. This article mainly discussed the research progress of the A. locustae

genome, clarified the unique compression characteristics of the A. locustae genome, and understood the

way in which the locust microsporidia obtain energy. The application of A. locustae in locust’s biocon‐

trol was summarized, and the future development of new locust control methods based on genome se‐

quencing technology was discussed.
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微孢子虫（microsporidia）是专性寄生单细胞真

核微生物（Corradi et al.，2007；Williams，2009；Pan

et al.，2013），直径 2~40 μm，其寄主范围极其广泛，

可以寄生大多数无脊椎动物和脊椎动物（Xu et al.，

2012；Campbell et al.，2013；Cameron et al.，2016）。

目前已知的微孢子虫共计有 200多个属 1 400多种

（Wittner & Weiss，1999；Rao et al.，2004）。微孢子虫

首次发现于家蚕 Bombyx mori 中，是一种引起家蚕

微粒子病的病原物——家蚕微孢子虫Nosema bom‐

bycis（Jones et al.，2011）。利用微孢子虫能寄生昆虫

这一特性，可以将其用于害虫防治，包括目前广泛用

于飞蝗防治的蝗虫微孢子虫 Antonospora locustae。

据统计，蝗虫微孢子虫可以侵染 100多种直翅目昆

虫（Lange，2005）。飞蝗是一种世界性的害虫，每年

会有 10% 的人口受其为害（Zhang et al.，2019）。

2019—2020年沙漠蝗在非洲之角再次大规模发生，

并在巴基斯坦和印度成灾，严重威胁着我国边境的

生态安全（赵紫华等，2020）。将蝗虫微孢子虫用于

飞蝗防治，对蝗虫防治具有非常关键的作用。微孢

子虫不仅可以寄生昆虫，其也会对人类健康造成巨

大威胁，目前已明确有10余种微孢子虫与人类疾病

相关（Stentiford et al.，2016）。感染人类的微孢子虫

很多都可以引起人畜共患病，因此，在 2005年被美

国疾病控制中心列入生物武器的病原微生物名录

（刘吉平等，2011）。

1 蝗虫微孢子虫基因组学研究进展

随着人们对微孢子虫逐步深入的了解，其相关
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信息也被逐渐揭开，特别是随着分子生物学、生物化

学、测序技术以及生物信息学的快速发展，推进了包

括微孢子虫在内的很多生物全基因组测序以及功能

基因的挖掘和研究。2001 年，首个微孢子虫基因

组——兔脑炎微孢子虫 Encephalitozoon cuniculi 基

因组序列被全面公布（Katinka et al.，2001），随后又

针对家蚕的病原物家蚕微孢子虫进行了基因组测序

（Xu et al.，2012）。

2002年，美国海洋生物实验室对蝗虫微孢子虫

进行了基因组的一代测序，获得了约 648 条重叠

（contigs）序列，总大小约为 2.1 Mb。但是由于当时

技术受限，所获得的基因组数据并不全面，并且也未

进一步利用所获得的数据进行下一步研究。Chen

et al.（2020）基 于 Illumina HiSeq 和 PacBio RSII

SMRT平台进行二代联合三代全基因组测序技术对

蝗虫微孢子虫基因组进行了重新测序，首次绘制了

高质量的蝗虫微孢子虫完整基因组精细图谱，该基

因 GenBank 登录号为 PRJNA353563。Chen et al.

（2020）结果显示，蝗虫微孢子虫共有 17 条染色体，

基因组大小为 3.2 Mb，每条染色体的长度范围在

88.763~388.82 kb 之间，GC 含量为 41.97%，有效预

测的基因有 1 857 条，几乎每条染色体基因组内部

都有1个25 kb左右的高AT含量的集中区域。

伴随着基因组数据的公开，人们对微孢子虫的

信息有了更加深入了解。通过比较几种已公布的微

孢子虫基因组信息（表 1）发现，微孢子虫基因组有

一个显著特点，即基因组相对较小，例如，第 1个获

得全基因组序列的兔脑炎微孢子虫的基因组只有

2.9 Mb（Katinka et al.，2001），蝗虫微孢子虫的基因

组也仅有 3.2 Mb（Chen et al.，2020），目前已知最小

的微孢子虫基因组——肠脑炎微孢子虫 E. intesti‐

nalis 的基因组大小仅为 2.25 Mb（Corradi et al.，

2010），即使与其分类地位相近的真菌相比，它们的

基因组仍明显小。造成这种现象可能主要由于以下

几个原因：第一，微孢子虫线粒体明显缺失，在微孢

子虫中仅发现了线粒体残基，即一种高度还原的细

胞器——纺锤剩体（Williams，2009）。微孢子虫自

身也缺失与生活生殖相关联的代谢途径相关的合成

酶，其不具备三羧酸循环、氧化磷酸化等典型功能，

并且也缺少部分脱氢酶，无法合成腺嘌呤核苷三磷

酸（adenosine triphosphate，ATP），只能从寄主体内偷

取能量以供自身使用（Keeling，2009）。第二，微孢

子虫基因组内部进行了非常大的压缩。由于其对宿

主高度依赖的生存方式，使得微孢子虫基因组内只

有较少的编码基因，基因间隔区也得到大幅度降

低（Corradi et al.，2010）。以肠脑炎微孢子虫为例，

基因组内基因间隔区极度减少，几乎完全丢失了启

动子和调控因子，相邻的两两基因也重叠相连。第

三，这些基因在编码序列内部也能改变，相比其他

物种而言，其编码基因普遍较短（Williams et al.，

2005）。

表1 蝗虫微孢子虫和其他微孢子虫之间的基因组信息比较（Chen et al.，2020）

Table 1 Comparison of genome information between Antonospora locustae and other microsporidia（Chen et al.，2020）

基因组特征

Genomic feature

染色体数目
Chromosome number

基因组大小
Genome size/Mb

组装大小
Assembled/Mb

重叠数量
Number of scaffolds/contigs

基因组覆盖率
Genome coverage/%
G+C含量
G+C content/%
开放阅读框预测
Predicted open reading frame

蝗虫微孢子虫

Antonospora

locustae

17.0

3.2

3.2

17.0

100.0

41.6

1 857.0

家蚕微孢子虫

Nosema

bombycis

18.0

ND

15.7

1 605.0

100.0

31.0

4 458.0

蜜蜂微孢子虫

N. ceranae

ND

7.7

7.9

5 465.0

90.0

27.0

2 614.0

兔脑炎微孢子虫

Encephalitozoon

cuniculi

11.0

2.9

2.5

11.0

86.0

48.0

1 999.0

肠脑炎微孢子虫

E. intestinalis

11.00

2.25

2.20

137.00

96.00

41.40

1 833.00

比氏肠细胞内

微孢子虫

E. bieneusi

≥6.0

6.0

3.9

1 646.0

64.0

26.0

3 804.0

ND：无数据。ND: No data.
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由于微孢子虫没有完整的线粒体而只有线粒体

残基纺锤剩体，而线粒体又是真核生物的主要能量

供应场所，因此，有关微孢子虫如何获得能量的问

题，一直是学者们关注的热点（Keeling，2009）。Wil‐

lams et al.（2008）在蝗虫微孢子虫中发现了二磷酸

腺苷（adenosine diphosphate，ADP）/ATP特异性线粒

体转运蛋白基因，发现该转运蛋白具有交换ADP和

ATP的功能，因此推测微孢子虫可以利用来源于寄

主的ATP。此外，兔脑炎微孢子虫也有类似的现象，

通过使用核苷转运蛋白（nucleotide transporters，

NTT）蛋白开发其真核宿主及其自身细胞质的ATP

池，兔脑炎微孢子虫已进化出满足其细胞和线粒体

能量需求的独特解决方案（Tsaousis et al.，2008）。

在蝗虫微孢子虫中同样发现了NTT的存在，这表明

NTT 在微孢子虫窃取寄主能量过程中具有非常重

要的作用（Chen et al.，2020）。

2 蝗虫微孢子虫应用现状

在我国历史上，蝗灾、水灾和旱灾并称为三大自

然灾害（倪根金，1998）。从春秋到新中国成立前的

2 000 余年中，我国共发生蝗灾 800 余次（郑淑丹，

2015）。据联合国粮食及农业组织（Food and Agri‐

culture Organization of the United Nations，FAO）统

计，蝗灾在全球常年发生面积可达 4 680万 km2，对

世界粮食安全造成巨大损失（Zhang et al.，2019）。

在众多蝗虫防治方法中，生物防治是相对环保和安

全的一种防治方法。生物防治包含多种方法，除了

常见的天敌防治以外，利用微生物制剂防治也是被

广泛接受和应用的一种方法。在蝗虫防治过程中，

常用的病原微生物主要有蝗虫微孢子虫、绿僵菌

Metarhizium anisopliae、蝗噬虫霉Entomophaga gryl‐

li、白僵菌 Beauveria bassiana 和米曲霉 Aspergillus

oryzae XJ-1等（张鹏飞等，2020）。其中，蝗虫微孢子

虫既可以水平传播，又可以垂直传播，因其独特传播

方式得到广泛应用，感染蝗虫微孢子虫的病虫不仅

可以将病原传染到周围其他蝗虫上，而且能引起微

孢子虫病在蝗群中流行，同时还能通过蝗卵将微孢

子虫传染到下一代，在蝗虫种群中持续流行，最终可

将蝗虫持续稳定的控制在安全阈值之内而避免灾害

的暴发（Henry，1985；Johnson，1997）。另外，经过多

年的研究和试验表明，蝗虫微孢子虫对环境安全，对

蜜蜂、蝗虫天敌、家蚕、牲畜以及人等非靶标生物也

十分安全（Goettel & Jaronski，1997）。

1986 年中国农业大学害虫生防实验室从美国

引进了蝗虫微孢子虫，开始将蝗虫微孢子虫在国内

田间应用（张龙和严毓骅，2008）。此后，蝗虫微孢子

虫在我国蝗虫防治中得到广泛应用。自 1986年至

今，蝗虫微孢子虫已在山东、河北、河南、新疆、青海、

甘肃、内蒙、广东、海南、天津、湖北、辽宁、四川、山

西、陕西、吉林和北京等省（区、市）开展的防治东亚

飞蝗 Locusta migratoria、意大利蝗Calliptamus itali‐

cus、西伯利亚蝗Gomphocerus sibiricus、亚洲小车蝗

Oedaleus decorus asiaticus、宽须蚁蝗Myrmeleotettix

palpalis、白边痂蝗Bryodema luctuosum、红翅皱膝蝗

Angaracris rhodopa、中华稻蝗 Oxya chinensis、棉蝗

Chondracris rosea和黄脊竹蝗Ceracris kiangsu等试

验中取得了良好的防治效果，田间试验结果表明应

用蝗虫微孢子虫 4 周后的普遍蝗虫虫口减退率在

50%~70%之间，存活个体的感染率为30%~40%（张

杰，2014）。据全国农技推广中心统计，蝗虫微孢子

虫、绿僵菌和印楝素 3种生物农药作为治蝗微生物

农药累计应用面积达 567万 hm2/次，共挽回经济损

失151亿元，减少化学农药使用量1.7万 t，将我国蝗

虫生物防治比例由 5%提升到 57%，彻底改变了我

国过度依赖化学农药防治蝗虫的历史，同时也保证

了生态环境以及蝗虫天敌和其他非靶标生物的安

全。近10年以来，东亚飞蝗的数量一直处于相对稳

定状态（张龙等，2020）。

此外，在蝗虫微孢子虫高毒力株系的筛选、蝗虫

微孢子剂型的开发等方面也开展了相应的工作。

Zhou & Zhang（2009）经过3代筛选，通过比较6种不

同株系蝗虫微孢子虫的LT50和LD50筛选出了高毒力

株系AL2008L，该株系见效快，毒力高，此后被广泛

应用于蝗虫的田间防治。随着技术发展，我国研制

并建立了蝗虫微孢子虫水悬浮剂生产工艺，开发了

环保的水悬浮剂，可保证蝗虫微孢子虫制剂在常温

下保持高活性1 年以上（张龙等，2020）。

蝗虫微孢子虫不仅在国内得到了广泛的应用，

在老挝、越南等国家的蝗灾治理中也发挥了重要作

用，同时还应用于中国和哈萨克斯坦联合治蝗工作

中。2018年，老挝、越南等国家黄脊竹蝗暴发成灾，

经FAO的推荐，将蝗虫微孢子虫应用于老挝和越南

的该蝗虫防治中，17 d时的防效高达88.3%。

3 问题与展望

随着各种微孢子虫基因组计划的实施与完成
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（http://microsporidiadb.org/micro/），以及测序技术

的发展，必将对微孢子虫的认识和研究起到重要的

推动作用（刘吉平等，2011）。Chen et al.（2020）获得

了蝗虫微孢子虫的精细基因图谱，并且结合转录组

测序等相关技术，初步明确了东亚飞蝗与蝗虫微孢

子虫的互作机制。但是，如何更好地利用现有基因

组数据解答微孢子虫存在的争议问题值得深入思

考。例如能否利用现有的微孢子虫基因组数据明确

微孢子虫的分类地位，在蝗虫微孢子虫基因组中几

乎每条染色体都有一段 25 kb左右的低GC含量区

域的功能是什么、微孢子虫基因水平转移的原理是

什么等问题还需要进一步深入探讨。

蝗虫微孢子虫作为一种生物农药，在蝗虫的可

持续治理中起着重要的作用，为蝗虫的生物防治提

供了保障。但是影响生物防治的因素有很多，比如

环境温度、湿度、光照等，此外生物防治的时期选择

也非常重要。伴随着技术发展，全球定位系统

（global positioning system，GPS）、地理信息系统

（geographic information system，GIS）和遥感技术

（remote sensing，RS）技术已经广泛应用于蝗虫的监

测预警中，大大提高了监测预警效率（张龙等，

2020）。进入 21世纪以来，以互联网为主的综合监

测预警技术发展迅速，大大提高了人们对沙漠蝗灾

预测的准确性和防控的精准性（于红妍和石旺鹏，

2020）。如何将蝗虫预测预报信息与生物防治更加

合理的结合，在蝗虫大暴前喷洒生物农药，及时控制

蝗虫种群数量还需更加精细的衔接。此外，伴随着

东亚飞蝗和蝗虫微孢子虫基因组数据的揭示，二者

的互作机制得到了初步明确，如何利用蝗虫微孢子

虫与蝗虫互作机制研发新的治蝗方法也是接下来亟

需解决的问题。
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