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摘要：生态系统中节肢动物食物网结构错综复杂，通过观察和解剖等传统手段往往很难精准地获

得物种种类及彼此之间食物关系的全面信息。近年来，DNA分子检测技术快速发展，显著促进了

节肢动物食物网复杂结构的系统解析，有效实现了食物网结构分析由定性向定量的重要转变。该

文介绍DNA分子检测的主要技术及其优缺点，列举其在节肢动物食物网结构分析中的应用实例，

讨论DNA分子检测技术在应用中遇到的问题及挑战，旨在为节肢动物食物网结构分析提供科学依

据和技术指导，有力推进农田等不同生态系统中节肢动物食物网结构及其生态功能的深入研究和

挖掘利用。
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Application of DNA-based molecular detection techniques in arthropod

food web structure analyses
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Abstract: Arthropod food web structures in ecosystems are intricate and complex. Observation, dissec‐

tion and other traditional research methods have difficulties in obtaining comprehensive information of

species and their food relationships. In recent years, the rapid development of DNA-based molecular de‐

tection techniques have dramatically promoted the analyses of complicated arthropod food web struc‐

tures and realized the important progress from qualitative to quantitative food web analyses. This re‐

view introduced the major DNA-based molecular detection techniques and their strengths and weak‐

nesses, listed application cases of these techniques in arthropod food web structure analyses, discussed

the problems and challenges they will meet in application. The summary aims at providing scientific ba‐

sis and technical guidance for arthropod food web structure analyses, giving vigorous impetus to in-

depth study and exploitation of arthropod food web structure and its ecosystem function in farmland and

other ecosystems.
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长期以来，人们主要通过形态学鉴定与行为观

察获取节肢动物的物种信息和种间食物网关系。节

肢动物个体微小，由它们组成的捕食和寄生等营养

关系观察难度通常比较大，因此多在室内、田间罩笼

等可控条件下进行研究和判断。然而，在农田等开

放的生态系统中，节肢动物种类及其习性多样，彼此

间食物关系及食物网结构错综复杂，常难于精准鉴

定和全面解析。自 20 世纪末，DNA 分子检测技术

快速发展并开始用于节肢动物食物关系的解析（李

凯等，2010；杨帆和陆宴辉，2015；王雪芹等，2017），

不仅有效解决了上述传统研究方法存在的瓶颈问题

和技术难点，也使得节肢动物食物关系从传统的定

性分析发展为精确的定量分析（Hrček & Godfray，

2015）。本文将系统介绍常用的DNA分子检测技术

以及各自优缺点和需要克服的问题，并结合近年来

国内外的应用实例进行分析，以期为节肢动物食物

网结构解析研究提供参考和建议。

1 DNA分子检测技术的发展

1.1 诊断PCR技术

诊断 PCR技术以 PCR产物通过凝胶电泳后是

否在目标位置出现条带来判断目标物种DNA存在

与否。因方便、快捷、易操作，该技术被广泛用于节

肢 动 物 食 物 关 系 的 研 究（Traugott et al.，2013；

Schmidt et al.，2021），适用于目标物种信息已知的

情况。可分为单一PCR技术和多重PCR技术，前者

应用 1对引物对单一目标物种进行检测，而后者可

包含多对引物，根据扩增出的不同长度片段区分不

同物种，从而在同一反应中实现对多个物种的检测

和鉴定。

利用诊断 PCR 技术对节肢动物捕食者中肠内

含物DNA进行检测，可快速获得目标猎物被取食的

情况。如鞍单瘿蚊 Haplodiplosis marginata 是一种

偶发性的谷类作物害虫，Rowley et al.（2017）以COI

为目标基因设计了鞍单瘿蚊物种特异性引物，利用

单一PCR技术对田间采集的步甲类天敌进行检测，

检测发现 4种步甲可以捕食鞍单瘿蚊，丰富了该害

虫的天敌资源。诊断 PCR技术还可用于评价捕食

者对猎物的捕食作用。如Staudacher et al.（2016）设计

了45对特异性引物，通过 4组多重PCR评价了步甲

等捕食性天敌对麦蚜及其他猎物的捕食作用，结果

发现步甲体内蚜虫DNA的检出率高达51%，而其他

猎物的检出率均低于 12%。需要注意的是，应用诊

断PCR技术检测物种，需提前获知待检测的所有猎

物种类信息，但实际上许多捕食者的猎物信息可能

没有详细记录，特别是对于广谱性捕食者，需设计众

多猎物的物种特异性引物，工作量也较大（Raso et

al.，2014）；此外，自田间采集的捕食者，其中肠内含

物样品中DNA通常已高度降解，因此对于物种特异

性引物的灵敏度要求较高，还需要通过计算引物检

测的半衰期对检测数据进行校正（Greenstone et al.，

2014；Schmidt et al.，2014；Yang et al.，2017）。

除捕食关系外，诊断PCR技术还可通过检测被

寄生的寄主昆虫DNA来获取物种间的寄生关系，进

而用于寄主种类溯源和寄生物种类鉴定。例如在蚜

虫-寄生蜂食物关系研究中，常用完整的僵蚜进行

PCR检测，但最新发现寄生蜂羽化后僵蚜空壳内蚜

虫、初级寄生蜂和重寄生蜂的残留DNA也可被检测

出来（Varennes et al.，2014；姚志文等，2017）。因寄

生蜂幼虫会取食寄主昆虫组织，寄生蜂羽化出蜂后

也可通过检测其中肠中寄主DNA残留物对寄主种

类进行溯源，这为明确寄主-寄生蜂关系提供了另

一种思路（Rougerie et al.，2011）。Li et al.（2019）设

计了绿盲蝽Apolygus lucorum两种寄生蜂的特异性

引物，并利用 2个单一PCR体系分别检测和定量评

价红颈常室茧蜂Peristenus spretus和遗常室茧蜂P.

relictus对绿盲蝽的寄生作用，发现在荞麦上红颈常

室茧蜂的寄生作用显著高于在棉花上。

1.2 DNA条形码技术

DNA条形码技术基于桑格测序法利用通用引

物扩增标准保守基因获得标准序列，根据序列中不

同碱基信息对物种进行鉴定（Hebert & Gregory，

2005），通过与已有数据库中序列比对即可获取物种

信息，该方法适用于对物种信息未知的研究。因此，

DNA条形码技术准确鉴定物种需要有信息全面的

数据库支撑，目前比较完善的条形码数据库有

BOLD（barcode of life data systems）（Ratnasingham &

Hebert，2007）、NCBI GenBank（Sayers et al.，2019），

并且不断有新的数据库补充更新（Hendrich et al.，

2015；Weigand et al.，2019；Lue et al.，2021）。但该方

法也有一定局限性，无法对片段大小一致的混合序

列样品进行测序。在复杂食物关系检测中，如果无

法区分扩增的同一片段长度的捕食者-猎物混合

DNA样品，会导致测序失败，因此该技术多运用于

食物关系相对简单的寄主-寄生物食物网结构

分析。

相较于形态学鉴定，DNA条形码技术可以从寄

主体内鉴定出更多的寄生蜂种类，并校正寄生蜂的
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寄主范围。Smith et al.（2006）利用该技术从20个贝

尔寄蝇Belvosia形态种中鉴定出了 32个物种，不仅

成功区分17个对寄主高度专一的形态种，并发现15种

兼性寄蝇可寄生多种鳞翅目幼虫；另一项研究发现，

通常被认定为兼性寄蝇的16个形态种实际上由73个

种组成，其中只有 9~10个种是兼性寄蝇，其他均为

专性寄蝇（Smith et al.，2007）。另外，DNA条形码技

术有助于深入解析寄主与寄生蜂互作关系。

Kaartinen et al.（2010）根据物种形态学特征鉴定出

潜叶蛾、叶蜂和瘿蚊的51种寄生蜂和5种其他寄生

物，而利用DNA条形码技术又成功鉴定出4个新的

寄生蜂未知种，并将 5个形态种寄生物细分为完全

不同的6个分子鉴定分类单元；尽管DNA条形码技

术鉴定出的新物种所占比例较少，但食物网参数分

析显示寄生蜂专化性比形态学鉴定研究中的更强。

1.3 高通量测序技术

高通量测序技术一般是指二代测序技术（next

generation sequencing，NGS）和包括 PacBio 单分子

实 时 测 序（single molecule real time sequencing，

SMRT）及Nanopore纳米孔测序等的三代测序技术。

高通量测序技术结合DNA宏条形码技术，可以在不

需要提前了解研究背景的情况下实现从单个混合样

品中获取多个物种信息（Taberlet et al.，2012），不仅

可从虫体样品中获得寄主和寄生物信息（Lefort et

al.，2017），还可通过对中肠内含物（Mollot et al.，

2014）和反刍物（Tiede et al.，2016）等已经开始降解

的样品进行测序获得捕食者和猎物的物种信息。相

较于诊断 PCR 和 DNA 条形码技术，二代测序技术

扩增片段较短，适用于食物组成复杂且DNA已高度

降解的样品分析，但片段过短会减少序列提供的有

效信息，同时样品测序单价较高且处理测序信息需

要一定的生物学基础（Vacher et al.，2016）。

二代测序技术结合DNA宏条形码技术不仅可

以检测未知物种，也可分辨混合DNA样品中的不同

物种。对于捕食性食物关系，二代测序技术结合

DNA宏条形码技术可用于挖掘潜在捕食性天敌，探

究捕食者与猎物之间的营养关系。如 Mollot et al.

（2014）通过对香蕉园采集的加勒比小肥螋Euborel‐

lia caraibea、六斑弓背蚁 Camponotus sexguttatus 和

火蚁Solenopsis geminata中肠内含物进行检测，发现

香蕉根颈象甲 Cosmopolites sordidus 的检出率为

1%~7%，证实这 3种捕食者都是香蕉球根颈象甲的

潜在生物防治资源。对于寄生性食物关系，二代测

序技术节省了引物设计和体系测试环节，通过测序

可以直接获得寄主、寄生物物种信息和对应的寄生

关系。如Kitson et al.（2019）利用二代测序技术对欧

洲栎异舟蛾 Thaumetopoea processionea-寄生物的

寄生关系进行了检测，从橡树带蛾高龄幼虫体内分

别检测到一种初级寄生蝇——舟蛾狭颜寄蝇Carce‐

lia iliaca和一种次级寄生蝇——康刺腹寄蝇Comp‐

silura concinnata，检出率分别为45.7%和0.4%。

2 分子检测技术在食物网结构解析中的
应用

节肢动物食物网的构建主要是基于对大量野外

采集样品的系统分析，从而获取捕食者与猎物、寄生

物与寄主之间的营养关系，而分子检测技术相较于

传统的形态学鉴定，能有效提高物种检出效率和准

确性，有助于复杂食物网结构的全面解析和定量评

价。诊断PCR技术和DNA条形码技术通过对数量

众多的样品进行单独检测，获取构建定量食物网的

数据（李金花等，2021）；二代测序技术通过给每个样

品添加特有的标签，测序后可在精确获得每个样品

数据（Taberlet et al.，2012；Clarke et al.，2014）的基础

上实现对大批量样品物种信息的整体分析（Mollot

et al.，2014），已被广泛用于节肢动物食物关系的定

量评价。

2.1 捕食者-猎物食物网

蜘蛛是农田生态系统中最常见的捕食性节肢动

物之一。目前，国内外应用分子检测技术特别是二

代测序技术对农田生态系统中捕食者-猎物食物关

系的研究多以蜘蛛为主。如 Cuff et al.（2021）通过

对小麦田内皿蛛科蜘蛛中肠内含物的分析发现，其

猎物范围广泛，且在小麦收割前后差异明显，其中蚜

虫、瘿蚊和叶蝉仅在收割前采集的蜘蛛体内检测到，

而摇蚊和水蝇仅能在收割后采集的蜘蛛体内检测

到，表明小麦收割前后节肢动物群落组成存在差

异。Toju & Baba（2018）通过二代测序技术解析了

15种蜘蛛和多种六足类猎物共同组成的食物网结

构，结果发现这些蜘蛛类群既可取食地上多种节肢

动物，也可取食地下弹尾目昆虫，从而成功将地上和

地下节肢动物的能量流动、群落动态和食物网结合

起来；以上研究还发现蜘蛛对其他捕食者的集团内

捕食作用比想象中更强，比如皿蛛间的相互取食

（Cuff et al.，2021）、蜘蛛对寄生蜂的取食（Toju &

Baba，2018）等。Wulff et al.（2021）通过二代测序技

术发现棉田中红火蚁 Solenopsis invicta和其他蜘蛛



之间也有很强的集团内捕食作用，从在红火蚁幼虫

体内检测到黄囊蜘蛛Hibana gracilis、地面蜘蛛、狼

蛛、蟹蛛和跳珠Pelegrina galathea等蜘蛛的DNA。

应用分子检测技术解析节肢动物食物关系可以

有效揭示农田生态系统中复杂食物网结构及其功

能，尤其是捕食性天敌的生物控害作用，同时通过评

价生境变化、种植管理等相关环境因子对食物关系

及生态功能的影响，有助于阐明害虫生态调控的机

理。如Schmidt et al.（2014）利用诊断PCR技术评价

了有机农田中瓢虫科、长蝽科、姬蝽科、结网蜘蛛和

掠食蛛等 640 头捕食者对南瓜缘蝽 Anasa tristis 的

捕食作用，检测发现11%捕食者中肠内含物中含有

南瓜缘蝽DNA，证实了多种广谱性天敌对这种害虫

具有捕食作用，且其捕食作用呈明显的季节性波动，

节肢动物捕食者与靶标害虫南瓜缘蝽之间具有复杂

的互作关系。Ingrao et al.（2017）利用诊断PCR技术

揭示了芦笋田29科节肢动物捕食者与2种重要芦笋

害虫——石刁柏蛇潜蝇Ophiomyia simplex和芦笋负

泥虫Crioceris asparagi的相互作用关系，检测发现

靠近芦笋田边界的捕食性天敌数量高于田块内部，

尤其是靠近森林的农田边界，捕食性天敌数量最高；

在田块边缘的捕食者体内这 2种害虫DNA检出率

也显著高于田块内部，说明农田边界如森林等非作

物生境有利于天敌保育及其生物控害。Staudacher

et al.（2018）利用多个多重PCR对蜘蛛、甲虫和隐翅

虫及其猎物的食物网结构进行了检测，发现生境异

质性越高（田间植物多样性高），捕食者的猎物种类

差异越大，这可能是因为较高的植物多样性增加了

猎物资源，从而降低了捕食者之间的种间竞争，有利

于生态系统的稳定。

除农田生态系统外，分子检测技术也被广泛用

于评价其他自然生态系统中的捕食者-猎物食物网

关系。Raso et al.（2014）利用多重PCR技术和同位

素分析方法分析了奥地利阿尔卑斯山冰川前陆贫瘠

土地上步甲和狼蛛等节肢动物及其猎物的营养关

系，发现这些捕食者中肠内含物DNA检出率最高的

是本地种弹尾虫，这些捕食者之间还存在集团内捕

食作用。Sint et al.（2019）进一步利用多重PCR技术

对这些冰川陆地节肢动物食物网进行解析，发现食

物网结构主要受捕食者种类影响，捕食者采集地点

和冰川早期演替作用对食物网影响较小；但冰川演

替后期捕食者的猎物范围显著扩大，捕食者主要依

靠本地猎物种类存活，对外来猎物捕食较少。Eitz‐

inger et al.（2019）通过二代测序技术对北极地区狼

蛛Pardosa glacialis中肠内含物进行检测，发现狼蛛

对猎物的选择专一性较强，其猎物物种相对固定，

受海拔和植被分布等环境条件的影响较小。

2.2 寄生物-寄主食物网

相较于捕食者-猎物食物网，寄生物-寄主食物

网的物种组成相对简单，营养关系对应性更强，更容

易通过分子检测技术进行食物关系量化，常作为生

态系统中节肢动物食物网结构研究的经典模型

（Thierry et al.，2019）被用于评价农田景观变化、农

事操作、气候变化等环境因子对寄生物-寄主食物

网结构及功能的影响和调控作用研究（Vollhardt et

al.，2019；Yang F et al.，2021；Yang et al.，2022）。

由于蚜虫-寄生蜂食物网背景信息简单明确，

已发表的关于蚜虫、寄生蜂物种特异性引物较多

（Ye et al.，2017；Zhu et al.，2019；Yang et al.，2020），

选择诊断PCR技术即可开展蚜虫-寄生蜂多重营养

级关系和食物网结构相关研究。如 Traugott et al.

（2008）将多重PCR和单一PCR技术相结合，从麦长

管蚜 Sitobion avenae体内检测到 8种初级寄生蜂和

2种重寄生蜂，构建了麦长管蚜-初级寄生蜂-重寄

生蜂 3 重营养级关系，在 1 061 头被检测蚜虫中有

18.9%的蚜虫被寄生，4.1%的蚜虫检测出了重寄生

蜂；另外，被重寄生的蚜虫中有68.2%检测出了初级

寄生蜂，同时也发现有2种或2种以上初级寄生蜂具

有多重寄生的现象。Yang TB et al.（2021）利用诊断

PCR技术对不同棉花景观试验点采集的棉蚜Aphis

gossypii僵蚜样品进行了检测，构建了棉蚜-初级寄

生蜂-重寄生蜂定量食物网，系统评价和解析了景

观因子及寄生蜂多样性对食物网结构及相关寄生蜂

生态服务功能的影响和调控机制，定量分析结果表

明棉蚜初级寄生蜂有3种，重寄生蜂有10种，不同种

类寄生蜂对蚜虫的控制也有差异，寄生蜂的多样性

和食物网结构共同调控其对棉蚜的生物控制功能。

此外，随着寄生蜂DNA条形码引物和数据库信

息的不断更新与完善（Derocles et al.，2012a，b；Lue

et al.，2021），DNA条形码技术也大量被用于寄主-寄
生蜂食物网结构分析。如Derocles et al.（2014）从作

物和非作物生境中采集蚜虫样品，待寄生蜂羽化出

蜂后，利用针对蚜茧蜂亚科设计的特异性DNA条形

码引物对寄生蜂样品进行物种鉴定和寄主-寄生蜂

食物关系检测，检测发现寄生蜂对寄主的选择专一

性较强，蚜虫-寄生蜂食物网结构在作物与非作物

之间差异较大。同样，Derocles et al.（2015）通过利

用DNA条形码技术检测植物叶片甬道中残留的昆
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虫DNA获得潜叶蝇的物种信息，再对羽化出蜂的寄

生蜂进行扩增测序，构建了植物-潜叶蝇-寄生蜂食

物网。Gariepy et al.（2019）对加拿大自然生境中采

集的蝽类昆虫的卵进行检测，共鉴定出 5种缘腹细

蜂科寄生蜂和11种蝽类昆虫，明确了入侵种茶翅蝽

Halyomorpha halys、当地种蝽类昆虫与其寄生蜂

之间的食物网结构。

然而，DNA条形码技术也有其局限性，如果1头

蚜虫体内含有 2种以上寄生蜂，即使有针对寄生蜂

的特异性引物，基于桑格测序方法的DNA条形码技

术也无法同时获得多个寄生蜂的物种信息。而基于

高通量测序技术的DNA宏条形码方法可以清晰地

分辨混合的PCR扩增产物，可适用于复杂寄主-寄
生蜂食物网结构的解析。Sow et al.（2019）利用该方

法检测了谷子上谷暗实夜蛾 Heliocheilus albipunc‐

tella的被寄生情况，发现分子检测获得的寄生蜂多

样性和寄生率远远高于饲养出蜂后的观察数值，并

且可以检测到多重寄生现象和未知的寄生蜂物种。

Jeffs et al.（2021）同时运用 DNA 宏条形码和诊断

PCR 技术分析澳大利亚雨林中果蝇-寄生蜂食物

网，结果发现在不同海拔梯度下6个采样点的果蝇-
寄生蜂食物网共包括 9种果蝇和 11种寄生蜂，寄生

率随海拔升高有所降低，但嵌套性和特异性等食物

网参数无显著差异。

3 展望

近年来DNA分子检测技术的快速发展，从只能

检测单一食物网关系的诊断 PCR技术发展到可同

时分析大量物种信息的高通量测序技术，为节肢动

物食物网结构评价和分析提供了强有力的手段和技

术支撑。但DNA分子检测技术并非十全十美，也有

其缺点。在应用时应根据需要解析的食物网组成和

回答的科学问题来选择，同时考虑运用多种方法，不

同方法检测到的物种、营养级数量和信息互相补充，

从而获得较为完整的食物网结构和组成信息

（González-Chang et al.，2016；Rennstam Rubbmark et

al.，2019）。目前，传统的酶联免疫吸附测定（enzyme-

linked immunosorbent assay，ELISA）方法也可用于

食物网关系的研究，尽管有些ELISA抗体制备昂贵

且耗时（González-Chang et al.，2016），但仍然可以作

为分子检测技术的有效补充，将不同研究方法相结

合，将有利于解决食物网分析中遇到的实际问题

（Traugott et al.，2013）。

在实际检测过程中，节肢动物捕食性定量食物

网是基于对大量捕食者样品检测获得的不同捕食

者-猎物的食物链出现频率构建而成，其中“定量”

不是指对捕食者取食猎物数量的精确计数，这一点

通过分子检测技术也尚不能实现（Evans & Kitson，

2020），而是针对单个捕食者个体获得其猎物种类信

息。诊断PCR和DNA条形码技术仅能从食物样品

中检测到猎物存在与否，不能确定具体的猎物数

量。高通量测序技术也仅能获得标准DNA序列片

段数量，而序列数量如何转换为猎物个体数，以及不

同测序深度、DNA模板数和引物扩增偏好影响测序

猎物序列数量均使得高通量技术无法准确测量猎物

数量（Rennstam Rubbmark et al.，2019）。另外，分子

检测技术目前仍无法克服捕食者间接取食、自残等

对食物网关系的影响。杂食性捕食者取食范围广，

不仅会捕食较低营养级的猎物，也会捕食同营养级

同种或不同种的捕食者。因此，从目标捕食者中肠

内含物中检测到食物DNA有可能来自被捕食的捕

食者，并非由目标捕食者直接捕食，从而对目标捕食

者猎物范围认识造成偏差。对于有自残行为的捕食

者，仅根据DNA无法判断食物样品中捕食者对同一

物种的取食。捕食者也会随机取食节肢动物尸体，

从食物中检测到的尸体物种DNA会影响捕食者对

害虫生物防治、集团内捕食等作用的准确评价。特

别是在野外条件下，捕食者与其他物种互作，无法观

察和人为控制，这也会在一定程度上影响分子检测

的准确性（Tercel et al.，2021）。

目前，应用高通量测序技术评价节肢动物食物

网关系已成为生态学研究中的主要趋势，但高通量

测序技术是否能够反映真实的食物网关系也引起很

大关注。首先是测序样品数量，由于二代测序的价

格相对较高，一般会选择将很多样品混合测序，

Yang TB et al.（2021）研究发现对单独样品测序所获

得的物种数量大概是混合样品测序的 2倍，高通量

测序价格降低将有助于该技术获取更加完整的食物

网信息。目前，二代测序技术通过嵌套标签方法给

每个样品多添加一组独特的标签，可获取单独样品

的测序信息，从而实现大量样品的检测，也许这个方

法可以促进二代测序技术在定量食物网研究中的应

用（Kitson et al.，2019）。测序模板 DNA 中捕食者/

寄主DNA含量远远高于猎物/寄生蜂DNA，在DNA

宏条形码引物扩增效率相同的情况下，将大量扩增

捕食者/寄主模板，从而影响对猎物/寄生蜂DNA的

检测。因此，在扩增时加入捕食者DNA的封闭引物

将显著降低对捕食者/寄主模板的扩增（Piñol et al.，



2014；Toju & Baba，2018），但封闭引物也有可能屏

蔽对某些猎物的扩增，尤其是当捕食者与猎物十分

近缘时，封闭引物对捕食者的选择性就不会很强。

反之，设计的引物仅可以扩增猎物，无法扩增捕食

者，但猎物的通用引物也有一定的扩增范围（Lafage

et al.，2020）。为提高猎物的扩增效率，Krehenwin‐

kel et al.（2017）推荐在提取虫体DNA时，仅提取猎

物DNA含量高的中后肠部位即可。

随着DNA分子检测技术在节肢动物食物网结

构解析中的广泛应用（Montoya et al.，2003；Dobson，

2009；Hines et al.，2015），景观格局、物种多样性及

互作关系（Yang et al.，2021a）、耕作管理方式（Voll‐

hardt et al.，2019；Yang et al.，2022）、气候变化等因

子对节肢动物群落食物网的影响作用及其机理研究

也得到了快速发展（Schmidt et al.，2021），这有助于

深化对节肢动物食物网结构的科学认识及其功能的

挖掘利用（刘冰和陆宴辉，2021）。
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Lue CH, Schiffer M, O’Brien EK, Bridle J, Hrček J, et al. 2021.
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