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摘  要  媒介昆虫是一类通过吸血传播病原的节肢动物，主要包括蚊虫、猎蝽、蚤、蠓和白蛉等。媒介昆
虫能够传播多种传染性致病因子，在人群中可引起疟疾、登革热、基孔肯尼亚热、寨卡热等多种疾病，严

重危害人类健康。对媒介昆虫的综合防控，是控制媒介传染病的重要手段和前提。本文主要总结了国内外

近五年来媒介昆虫领域研究的新方法、新理论和重要进展，同时比较了我国与其他国家在媒介昆虫方面的

研究差异，提出了我国媒介昆虫学未来的战略需求和重点发展方向。 
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Advances in research on vector insects 
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Abstract  Vector insects are typically blood-sucking pests, including mosquitoes, ticks, kissing bugs, fleas, midges, and sandflies. 

These insects can transmit a variety of infectious disease pathogens including, malaria, dengue fever, Kikonkenia fever and Zika 

fever that seriously endanger human health. The integrated control of vector insects is an important way of controlling such 

infectious diseases. This paper summarizes new methods, theories and other progress in this field over the past five years both home 

and abroad, and compares differences in the study of vector insects in China with that in other countries. We also discuss the 

strategic demands and key directions for future research on vector insects. 
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媒介昆虫是一类通过吸血传播病原的节肢

动物，主要包括蚊虫、猎蝽、蚤、蠓和白蛉等。

其中最重要的是蚊虫。蚊虫是疟疾传播的元凶，

而在已经登记的 500多种虫媒病毒中，有一半是

直接从蚊虫中分离得到的。媒介昆虫与人类的发

展有着密切的关系，如埃及伊蚊 Aedes aegypti

从非洲到世界范围的扩散就与人类的迁徙直接

相关。近年来，随着全球性气候变化导致的生态

环境改变、全球贸易与人口流动加速、农业生产

模式的改变、迅速无计划的城市化以及杀虫剂抗

性等因素，媒介昆虫分布范围不断扩大，甚至一

些之前已经消除的媒介昆虫死灰复燃，媒介传播

疾病日益严重。世界半数以上人口面临罹患媒介

昆虫传播疾病的风险，每年有十亿多人感染媒介

疾病，一百多万人死亡。进入 21 世纪，西尼罗

病毒、登革病毒和寨卡病毒的全球扩散，给媒介

昆虫和媒介传播疾病的控制敲响了警钟。 

近年来，我国媒介昆虫传播疾病频繁暴发，

呈现出输入风险增加、部分疫情反弹和新发传染

病不断出现的特点，防控形势异常严峻（刘起勇
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等，2016）。如 2014年广州登革热大爆发，导致

4万多病例（Sang et al.，2015），西尼罗河病毒

在新疆发现了自然疫源地（Lu et al.，2014）。这

些媒介传染病严重影响我国人民的健康。因此，

开展媒介昆虫学研究、加强媒介昆虫防控是保障

我国人民健康、实现“健康中国 2030”所定“主

要健康危险因素得到有效控制，消除一批重大疾

病危害”目标所迫切需要的。 

媒介昆虫学是一门以重要的媒介昆虫如蚊、

蝇等为研究对象，研究媒介昆虫的分布、生理生

化特性、传播病原体的机制以及防控的学科。近

年来，随着生物学技术的不断更新和发展，分子

生物学、基因组学、蛋白质组学、高通量测序技

术、RNAi干扰技术等大量应用于昆虫学的研究，

使得媒介昆虫学的研究取得了飞速发展。本文根

据国内外 2012—2016 年的最新研究成果，主要

总结了国内外媒介昆虫学领域的新方法、新理论

和重要研究进展，同时比较了我国跟其他国家在

媒介昆虫学方面的研究差异，讨论了我国媒介生

物学未来的战略需求和重点发展方向。 

1  媒介昆虫组学与小 RNA 的功能  

随着第二代高通量测序等技术的快速发展，

我国学者在媒介昆虫基因组学、转录组学、小

RNA 组学等领域的研究取得了重要进展。对登

革热、基孔肯雅热等重要热带传染病的媒介亚洲

虎纹-白纹伊蚊 Aedes albopictus的基因组测序发

现，白纹伊蚊拥有巨大的基因组，接近 2 GB，

是迄今报道的最大的蚊虫基因组，可能为白纹伊

蚊适应环境和气候的变化，扩散和传播病原体提

供遗传学基础。同时在白纹伊蚊的基因组中发现

多种虫媒病毒包括登革病毒的插入序列，这为进

一步研究蚊媒与病原相互作用的机制提供了线

索（Chen et al.，2015）。研究发现，与库蚊品系

相比，中华按蚊 Anopheles sinensis的基因组中很

多免疫相关的基因家族出现了扩张或者收缩现

象，这些差异暗示了对于疟原虫入侵的免疫反应

具有品系特异性，为研究蚊虫对疟原虫的敏感性

和抗性机制提供重要的遗传学证据（Zhou et al.，

2014）。蚊虫基因组序列的测定和注释，为功能

基因的克隆分析和鉴定提供了平台。 

近年来，很多小 RNA 被发现参与多种生物

学过程，包括昆虫的发育、变态、应激反应等。

有研究表明，蚊子的 miRNA参与寄主和病毒的

相互作用。白纹伊蚊感染 II 型登革热病毒后，

鉴定出 103个已知 miRNA和 5个新型 miRNA。

比较分析表明52个miRNA的表达量在感染后显

著下调，18个 miRNA在感染后表达显著上调。

靶标基因预测和功能分析表明，miR-34-5p 和

miR-87可能参与到抗病原免疫反应（Liu et al.，

2015）。 

随着新型测序技术和生物信息学分析技术

的发展，昆虫学的研究也迎来大数据时代。近年

来媒介昆虫组学和小 RNA研究的快速发展，为

媒介昆虫学的研究提供了重要的平台和广阔的

思路。 

2  媒介昆虫生理生化特征 

蚊虫是登革热、黄热病、寨卡热等多种传染

性疾病的的传播媒介，能够传播多种致病因子，

如登革热病毒、寨卡病毒等。近年来，埃及伊蚊

的生殖发育以及免疫领域的研究取得了重要进

展。通过转录组和代谢组学研究发现，保幼激素

受体（Met）和蜕皮激素受体（EcR）通过调节

碳水化合物的代谢来满足埃及伊蚊生殖循环过

程中的能量需要（Hou et al.，2015）。Wang 等

（2015）发现一个含有丝氨酸蛋白酶结构域的凝

集素（CLSP2）能够调节埃及伊蚊黑化反应途径，

抑制酚氧化酶原的剪切，同时还发现 CLSP2 能

够负调控 Toll通路，这为进一步阐明蚊虫的免疫

调节机制提供重要参考。 

C型凝集素是蚊子唾液中的一种重要成分，

不仅在天然免疫中起重要作用，同时可促进哺乳

动物疾病的传播。白纹伊蚊甘露糖 C 型凝集素

在雌虫唾腺中的 mRNA 表达水平比脂肪体和中

肠中的高，在蚊子吸血后唾腺中 Aalb_CTL1 显

著下调。重组表达的 Aalb_CTL1 蛋白在 Ca2+存

在的条件下，具有使红血球凝集的活性和对甘露

糖的高亲和力，同时对酵母和 G+细菌具有凝集

活性（Cheng et al.，2014）。 
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一些研究发现，细胞凋亡可限制虫媒病毒对

蚊虫的感染。白纹伊蚊的细胞凋亡相关蛋白

AaCASPS7 与埃及伊蚊的 AeCASPS7 具有很高

的同源性。AaCASPS7具有典型的细胞凋亡效应

因子的特点，对细胞凋亡效应因子的底物具有显

著活性。在白纹伊蚊的发育和成虫阶段，

AaCASPS7都有表达。在 C6/36细胞系中瞬时表

达 AaCASPS7，可诱导细胞凋亡。对 AaCASPS7

功能的进一步研究能使我们更好的理解白纹伊

蚊的细胞凋亡机制（Feng et al.，2016）。 

酪氨酸羟化酶（Tyrosine hydroxylase，TH）

是黑色素通路中的起始酶，可以催化酪氨酸转化

成多巴（Dopa）。研究发现中华按蚊的酪氨酸羟

化酶 AsTH在蛹期持续高表达，蛹期沉默 AsTH

可以对表皮的褐化和厚度造成显著的影响，并影

响蚊子的羽化。同时与对照相比，黑色素的缺乏

对蚊子的黑化作用产生了一定的抑制，造成蚊子

抵御外源微生物能力急剧下降。同时影响了 5种

抗菌肽基因的表达，这进一步削弱了蚊子的免疫

能力。这些结果说明 TH在按蚊发育和免疫系统

中起着重要的调节作用（Qiao et al.，2016）。 

常见的叮咬人和动物的蜱有 50 多种，它们

能 够 传 播 多 种 病 原 。 硬 蜱 Rhipicephalus 

hemaphysaloides 中发现了一种新的抑制 Kunitz-

型丝氨酸蛋白酶的抑制剂 Rhipilin-2。通过实时

定量 PCR发现 Rhipilin-2存在于蜱虫的唾液腺和

中肠中，吸血时也有表达。真核表达并纯化的

Rhipilin-2 蛋白能抑制丝氨酸蛋白酶中胰蛋白酶

和弹性蛋白酶的活性，而对凝血酶没有作用，从

而说明 Rhipilin-2是一种新型的丝氨酸蛋白酶抑

制剂（Cao et al.，2013）。 

G 蛋白偶联受体（GPCR）在生物体生长、

发育和繁殖过程中起重要作用。对体虱 Pediculus 

humanus 基因组的研究发现，体虱中含有 81 个

GPCR，其中属于 A 家族的 GPCR 有 56 个，属

于 B，C，D家族分别为 14，6和 5个。和其他

昆虫相比，体虱的 GPCR具有相当全面的功能。

它们比豌豆长管蚜 Acyrthosiphon pisum 和黑腹

果蝇 Drosophila melanogaster包含更完整的神经

肽和激素受体，例如 Sulfakinin，Corazonin，

Trissin 和 PTHRL。尽管体虱的基因组较小，但

其蛋白含有了 GPCR全面的功能，进一步说明了

体虱具有相对原始和简单的 GPCR调节系统（Li 

et al.，2014）。 

3  媒介昆虫毒理学 

由于化学杀虫剂的长期大量使用，昆虫对某

些杀虫剂产生抗药性，这成为害虫防治的一大阻

碍。媒介昆虫抗药性机制的研究对抗药性监测、

治理及新的杀虫剂研制具有重要意义。随着分子

生物学、基因组学以及遗传学的发展，媒介蚊虫

抗药性的分子机制有了新的研究进展。转录组和

进化分析显示，致倦库蚊 Culex quinquefasciatus

中总共有 302 个解毒酶基因，包括 71 个羧酸酯

酶（CCE）基因，196个细胞色素 P450（P450）

基因以及 35 个谷胱甘肽转移酶（GST）基因。

对对硫磷敏感型和抗性品系的差异表达分析显

示，有 1 511个基因表达有显著差异，其中 2个

CCE基因，6个 GST基因和 7个 P450基因在抗

性品系中的表达水平高于敏感品系（Yan et al.，

2012）。 

昆虫病原体球形芽孢杆菌 Bacillus sphaericus

是一种有效的控制库蚊的生物杀虫剂，研究发

现，毒素受体基因 Cqm1单个核苷酸的缺失导致

了致倦库蚊对球形芽孢杆菌产生抗性（Guo

et al.，2013）。此外，来源于球形赖氨酸芽孢杆

菌 Lysinibacillus sphaericus 的毒素 Cry48Aa/ 

Cry49Aa对致倦库蚊具有很强的毒性。研究人员

分别表达了 Cry48Aa/Cry49Aa 的全序列及各自

的 C-端，N-端部分序列，通过它们与中肠刷缘

膜片段 BBMFs 的亲和实验表明 Cry48Aa/ 

Cry49Aa 对 BBMFs亲和性都很高，进一步实验

中发现 Cry49Aa的 C-端与 BBMFs结合，N-端与

Cry48Aa作用。而当 Cry49Aa的各个序列单独作

用或与 Cry48Aa作用时却不具有诱杀活性。从而

说明Cry49Aa在Cry48Aa/Cry49Aa毒素的作用过

程中起重要作用（Guo et al.，2016）。 

小 RNA 在很多物种中参与调控了基因表达

和很多生物进程，比如胚胎发育，先天性免疫和
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感染，新的证据表明 miRNA参与了蚊虫抗药性。

研究发现，淡色库蚊 Culex pipiens pallens中保守

的 miR-278-3p和它的靶基因 CYP6AG11对拟除

虫菊酯类杀虫剂的抗性有着非常重要的作用。

miR-278-3p通过结合 CYP6AG11基因 3′UTR的

一个特殊的结合位点对其进行调节。另外，通过

显微注射在蚊子中过表达 miR-278-3p 会导致死

亡率显著升高，同时 CYP6AG11 的表达量也会

降低。这些结果表明，miR-278-3p通过 CYP6AG11

基因调控蚊子对拟除虫菊酯类杀虫剂的抗性反

应（Lei et al.，2015）。miR-92a在一个溴氰菊酯

抗性品系中过表达。溴氰菊酯抗性品系中

miR-92a的表达量是溴氰菊酯易感性品系的 2.72

倍。生物信息学分析表明，蚊子角质层基因

CpCPR4是 miR-92a的靶基因。双荧光素酶报告

基因检测分析进一步证实 miR-92a 通过结合到 

CpCPR4 的 3ʹ UTR 来对这个靶基因进行调控，

通过与 CpCPR4 相互作用对蚊子的拟除虫菊酯

抗性进行调节（Ma et al.，2017）。 

4  媒介昆虫与病原的互作 

吸血昆虫的鉴定是一个耗时耗力的专业工

作。为了实现昆虫标本的快速、准确的高通量鉴

定，研究人员历时 12 年完成了基于对吸血昆虫

分子特征的分析，研发了 DNA条形码鉴别系统，

实现了吸血昆虫智能分类，应用这两个系统鉴别

昆虫只需普通专业人员培训两周。通过对 350种

主要吸血昆虫的形态分析、采集了 2万余个形态

特征，首创数字化图像鉴别系统，实现了重要吸

血昆虫的实时远程鉴定，同时创建了吸血昆虫生

态分布、危害特征地理信息系统（Wang et al.，

2012）。蜱媒传染病在我国流行十分广泛，是我

国新发传染病的重要媒介。2012 年 5 月至 8 月

以来，中国东北地区共有 251例患者因蜱虫叮咬

而在医院求诊，并接受蜱媒传染病检测。研究人

员从一位 64 岁的病人体内发现了斑点热群立克

次体。通过对柠檬酸合成酶基因（gltA）和斑点 

热群特有的外膜蛋白 A基因（ompA）进行测序

比对并进行系统进化分析，发现该病原与西伯利

亚立克次体（Rickettsia sibirica）亚种 sibirica246

和 sibirica BJ-90 在进化上较为接近，并且与

sibirica246 亚种最为接近。sibirica246 亚种是从

俄罗斯草原革蜱 Dermacentor nuttalli 中分离得

到的，而 sibirica BJ-90 最初是在中国中华革蜱 

Dermacentor sinicus分离发现的，可追溯至 1990

年，并且随后也在俄罗斯 D. silvarum 中检测到

该立克次体。这一病例表明，该立克次体可引起

严重人类疾病，导致多器官功能障碍（Hicks

et al.，2013）。另外有 5例患者感染 Candidatus 

Rickettsia tarasevichiae，一种新发的斑点热群立

克次体病。系统进化分析表明这一新种在基因水

平上与 R. canadensis 较为接近，后者属于数种

“祖辈”立克次体之一。研究人员收集了患者住

所周围的蜱虫，在采集到的全沟硬蜱中，发现了

Candidatus Rickettsia tarasevichiae（Jia et al.，

2013）。此外，研究人员还发现我国中部的部分

发热伴血小板减少综合征病人存在斑点热群立

克次体共感染。2013—2015 年间收集的 823 个

病例中有 77 个呈斑点热群立克次体阳性，并伴

随病程延长以及死亡率升高（Lu et al.，2016）。

以上这些研究显示，蜱传立克次体病要比先前人

们所意识到的更为普遍，而且，可能与全球对发

烧病因的误诊相关。 

媒介昆虫除了传播病原之外，还携带一些共

生的病原，虽然它们不会感染人，但这些病原对

于研究致病病原的致病演化有着重要意义。库蚊

黄病毒 Culex flavivirus属于黄病毒科黄病毒属，

只能在昆虫体内复制，无明确脊椎动物宿主，因

此成为昆虫特异黄病毒。2006 年我国首次分离

到库蚊黄病毒。研究人员通过对 2004—2012 年

间收集的致倦库蚊、三带喙库蚊和和中华按蚊样

本进行病毒特异序列检测，其中在山东、河南和

陕西的样本中发现了 6株库蚊黄病毒，而四川、

重庆、湖北和福建则检测不到，说明库蚊黄病毒

在我国广有分布，但仍有地域差异（Liang et al.，

2015）。其中从山东收集到的致倦库蚊里分离到

一株病毒 SDDM06-11，此病毒可以引起伊蚊细

胞 C6/36发生病变，并且同日本脑炎病毒的多抗
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有交叉反应（Huanyu et al.，2012）。 

虫媒病原是通过媒介生物传播的，因此媒介

生物时空分布的变化会直接影响病原的流行趋

势。通过研究气候变化和生态环境改变等因素对

媒介的影响，可以为传染病的流行提供预警。研

究人员以登革热和寨卡病毒病的媒介伊蚊为例，

通过人工模拟气候室饲养与观测，比较了媒介伊

蚊在不同气象条件下的发育速率和死亡率等决

定其能否在某地存在的关键因素，发现白纹伊蚊

滞育卵比普通卵具有更强的低温适应能力，且

白纹伊蚊卵在滞育和经过冷驯化的情况下，能

够在我国华北北部地区合适的环境中越冬，从机

制上解释了不同气象条件下该蚊种的扩散趋势

（Jia et al.，2016）。研究人员运用时间序列的泊

松回归模型，使用输入登革病例、本地最低气温

和累计降水量为参数，来预测登革的暴发。他们

用 2016—2012 年的数据来构建模型，并用

2013—2014 年的数据来检验。建立一个有效的

登革热流行预警体系（Sang et al.，2015）。 

沃尔巴克氏体（Wolbachia）是一种在自然

界节肢动物体内广泛存在、经卵传播的革兰阴性

细胞内共生菌，据估计约 65%的昆虫种类和 28%

的蚊虫种类天然携带沃尔巴克氏体。当在蚊虫体

内引入新的沃尔巴克氏体，会诱导蚊虫对虫媒病

原的抗性，包括登革热病毒、疟原虫和线虫等。

研究人员曾经成功的用沃尔巴克氏体感染了斯

氏按蚊，并发现疟原虫的携带能力大大减弱了，

但是其机制并不清楚。他们以登革热病毒和埃及

伊蚊为模型，通过高通量转录组分析发现沃尔巴

克氏体可以激活免疫相关以及活性氧信号通路

的基因。进一步研究发现，沃尔巴克氏体激活了

上游的 Toll 信号通路，而 Toll 负责激活抗菌肽

defensin和 cecropin（Pan et al.，2012）。 

此外，研究人员还在埃及伊蚊体内发现了 9

种可以与登革病毒 E 蛋白结合的识别半乳糖的

钙离子依赖型凝集素（mosGCTL），这些凝集素

可以辅助病毒入侵埃及伊蚊。免疫阻断 9 种

mosGCTL 可有效降低埃及伊蚊在吸血过程中获

取登革病毒的能力，据此他们提出了一种新型抗

登革热传播阻断疫苗策略（Liu et al.，2014）。

登革热患者血液中大量的 NS1 蛋白对登革热病

毒完成传播循环至关重要。NS1蛋白可以特异的

抑制蚊子的中肠免疫，从而增强登革热病毒的感

染。免疫修饰后的 NS1 蛋白可有效降低蚊虫感

染率，同时降低动物宿主感染登革病毒后的死亡

率，这一发现揭示了病毒对媒介免疫系统的拮抗

机制（Liu et al.，2016）。 

5  国际媒介昆虫学发展动态 

欧美等发达国家高度重视媒介昆虫学的研

究工作。他们在媒介昆虫的基因组学、生理生化、

防控、新技术的开发应用以及新发突发传染病控

制等方面取得了显著进展。目前在研的新型控蚊

技术包括利用沃尔巴克氏体控蚊、利用植物来源

的提取物灭蚊、利用虫生真菌等微生物灭蚊以及

利用 CRISPR-Cas9 技术进行蚊媒“绝育”等。

Alexander Raikhel 利用埃及伊蚊深入研究了羽

化后激素调控的生殖循环，为通过阻断吸血机制

而防控蚊媒提供了理论基础（Zou et al.，2013）。

在生物防治方面，Sana Jaber等从 17种不同的节

肢动物尸体中分离鉴定出 42 株真菌品系，其中

24 株在实验室培养成功并产生孢子。把这些孢

子注射到果蝇体内之后发现有 8 种孢子有明显

致病性。其中的一个品系 Aspergillus nomius 像

球孢白僵菌Beauveria bassiana一样能 100%杀死

蚊虫。这一结果为鉴定新型的针对蚊虫的生物

“杀手”提供了新途径（Jaber et al.，2016）。利

用沃尔巴克氏体进行媒介生物防治的研究主要

集中在沃尔巴克氏体新感染型蚊种的建立、新型

沃尔巴克氏体的共生对蚊虫的适应力变化、抗病

毒特性研究、蚊媒种群压制（ Population 

suppression）和种群替换（Population replacement）

等方面。已有研究人员利用 CRISPR-Cas9 技术

为作基因驱动源，驱动雄性化技术发展，有望成

为用于控制蚊群的有效方法（Adelman，2016）。 

近年来，国际上对于蚊虫对病原体的免疫体

制研究不断深入（王燕红等，2013），这得益于

基因组学技术的迅猛发展。最重要的几种蚊虫冈

比亚按蚊、埃及伊蚊、致倦库蚊和其他媒介昆虫
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蜱虫和吸血猎蝽 Rhodnius prolixus基因组先后完

成测序（Bian et al.，2013），使得科学家从组学

水平研究宿主免疫与病原体的互作。科学家发现

同果蝇和其他昆虫相比较，蚊虫免疫基因的数目

大为扩增。利用功能基因组的手段，发现了多种

免疫分子和共生菌参与抗疟原虫的免疫反应

（Zou et al.，2010，2011； Bian et al.，2013）。

这些研究为发展新的蚊虫控制策略提供了理论

依据。 

Zika 病毒首次发现于 1947 年，直到 2015

年之前，Zika病毒的感染仍然是一个鲜为人知的

热带病，当它与巴西显著增长的小头症发病率明

显相关时，才在全球范围内引起了警觉（郑爱华

等，2016）。关于确定 Zika病毒感染的全球威胁

程度以及由其引发的并发症的关键因素信息有

限。研究人员系统回顾了关于 Zika 病毒感染的

流行病学，自然史和公共健康影响的知识

（Lessler et al.，2016），对于深入研究 Zika病毒

感染的机制具有重要参考意义。同时研究人员还

评估了雄性小鼠感染非洲 Zika 病毒株（Dakar 

41519）后对生殖道的影响。研究者在雄性小鼠

的睾丸和附睾中观察到了持续存活的 Zika病毒，

其与组织损伤导致的睾酮和抑制素 B 的水平降

低以及精液减少相关，然而并没有检测到与 Zika

密切相关的 Dengue病毒。Zika病毒优先感染睾

丸中的精原细胞，初级精母细胞和支持细胞，造

成细胞死亡和生精小管受损。当代非洲 ZIKV菌

株（H/PF/2013）引起的损伤较少，部分原因是

因为这个病毒在小鼠体内的复制率较低。这些在

小鼠中观察到的现象有多大程度能应用到人上

还未可知，但是纵向研究 Zika 病毒感染人后的

精子功能和活性是必要的（Govero et al.，2016）。 

6  发展展望 

近几年来，我国的媒介昆虫学研究和过去相

比，取得了长足的进步。通过转录组和蛋白质组

分析技术，对媒介昆虫的生物学和生理学现象的

分子机制进行了深入研究，取得了重要成果。我

国在媒介昆虫学领域不少研究已达到国际先进

水平，少数处于国际领先，但与美国等发达国家

比仍有较大差距。主要体现在：1）昆虫组学研

究相对滞后，目前已完成或正在实施的媒介昆虫

基因组测序计划中，我国独立完成或参与的不

多；2）在鉴定新的、重要的基因及其功能研究

方面相对不足，不少仍属于跟踪，缺乏原始创新；

3）现阶段，国内研究聚集于分子生物学技术的

应用，严重缺乏媒介昆虫基础生理和生态理论研

究，尤其缺乏活跃的高水平的传病生物学基础研

究，这将会制约我国媒介昆虫学的长期发展潜力。 

在未来，我国媒介昆虫学不仅需要加强基础

研究，而且需要重视对应用技术的研究和推广。

根据国际上本学科发展的新趋势，结合我国“十

三五”计划的布局，围绕新发突发病原、媒介昆

虫的生理与分子机制及控制新理论与方法，以代

表性传播重要病原的媒介昆虫为研究对象，重视

多学科手段，宏微观相结合，运用生物技术的新

理论和新技术促进本学科的快速发展。 
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