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摘要: 草地贪夜蛾 Spodoptera frugiperda 是一种原产于美洲热带和亚热带地区的重要入侵害虫，自 2019 年 1 月份入

侵中国以来，迅速席卷国内多个省市，对我国的粮食生产系统造成巨大的压力。广东省丰富的作物资源和适宜的

气候条件等，使其可能成为草地贪夜蛾入侵后种群恢复繁衍的大后方。因此，广东省草地贪夜蛾防控更为艰巨。
草地贪夜蛾入侵我省乃至我国，将出现新的特征，使得草地贪夜蛾的防控局势变得复杂。本综述系统调研了草地

贪夜蛾国内外的研究现状，包括在原产地及我国的寄主适应性、种群动态和防控措施等方面，并在现今组学及新

技术高度发展的新形势下，对草地贪夜蛾入侵机制研究方法提出了一些展望，以期对草地贪夜蛾的有效防控提供

参考依据。
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On the host adaptability，population dynamics of Spodoptera frugiperda:
Advances and prospect in efficient control
WEI Xiang-Min* ，CUI Yong* ，YE Guo-Jun，ZHU Ke-Sen，XIANG Hui＊＊ ( Guangdong Provincial Key
Laboratory of Insect Developmental Biology and Applied Technology，Guangzhou Key Laboratory of Insect
Development Ｒegulation and Application Ｒesearch，Institute of Insect Science and Technology，School of
Life Sciences，South China Normal University，Guangzhou 510631，China)

Abstract: Spodoptera frugiperda is an important invasive pest native to the tropical and subtropical regions
of the Americas. Since its invasion into China in January 2019，it has swept across many provinces and
cities in China，putting great pressure on China's food production system. Guangdong Province has
abundant crop resources and suitable climatic conditions，which makes it a potential ideal habitat for the
restoration and reproduction of the S. frugiperda populations. Therefore，the prevention and control of S.
frugiperda in Guangdong Province is more urgent. The invasion of the S. frugiperda into our province and
even our country，will appear new characteristics，making the situation of prevention and control of the
moth becomes complicated. This review systematically investigated the intra-and inter-national research
advances on S. frugiperda，including the host adaptability，population dynamics and control approaches.
Finally，considering the rapid development of omics technology nowadays，we put forward some prospects
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on the invasion mechanism of S. frugiperda，which we expect to provide reference for the effective control
of the invasive pest in China.
Key words: Spodoptera frugiperda; host adaptability; control; population dynamics

草地贪夜蛾 Spodoptera frugiperda 隶属于鳞翅目

Lepidoptera 夜蛾科 Noctuidae，是联合国粮农组织

全球预警的跨国界迁飞性重大害虫，具有适生区

域广、迁飞能力强、繁殖 倍 数 高、暴 食 危 害 重、
防控难度大等特点，自 2019 年 1 月份入侵我国云

南以来，迅速席卷国内多个省市，对我国的粮食

生产系统造成巨大的压力。截至 8 月中旬，草地

贪夜蛾在我国 24 个省份的 1 366 个县 ( 市、区)

发生，目前的全国发生面积为 1 431 万亩。9 月中

旬，广东省首次监测到草地贪夜蛾在自然条件下

危害双子叶植物花生作物，发生密度约每平方米

2 ～ 3 头。广东省食料作物充足，气候、环境适宜

草地贪夜蛾越冬繁殖，可能成为草地贪夜蛾入侵

后种群恢复繁衍的大后方，成为次年我国北方地

区夏玉米危害的潜在虫源基地，因此，广东省草

地贪夜蛾防控更为艰巨，需要做好长期防控的长

远策略; 同时广东省对草地贪夜蛾的有效防控，

将对牵制次年我国北方粮仓农作物的虫害威胁发

挥重要的桥头堡作用 ( 吴秋琳等，2019 ) 。草地贪

夜蛾入侵我省乃至我国，将出现一系列新的特征，

一方面是由于摆脱了原产地自然天敌的遏制，另

一方面则有可能在上述不断的长距离迁徙过程中，

已经经历了一系列当地防控措施的筛选，进而变

得具有更高的适合度 ( Carvalho et al. ，2013 ) ，且

必然将与同属近缘土著种———另一种在我国本土

长期存在、危害性同样严重的广食性害虫———斜

纹夜蛾，产生一定的生态位重叠，因此，草地贪

夜蛾的防控局势变得复杂。传统的、单一的、静

态的防控策略已不能满足需求。从入侵基因组学

新兴角度深入地解析草地贪夜蛾产生、传播和进

化的分子机制，发掘个性化分子靶标，开发高效、
绿色、精准的生物农药，设计最佳预防与管理策

略，将有望突破传统模式，实现草地贪夜蛾的有

效预警和防控治理。本综述系统调研了草地贪夜

蛾国内外的研究现状，包括在原产地及我国的寄

主适应性、种群动态和防控措施等方面，并在现

今组学及新技术高度发展的新形势下，对草地贪

夜蛾入侵机制研究方法提出了一些展望，以期对

草地贪夜蛾的有效防控提供参考依据。

1 国内外研究现状

草地贪夜蛾属广食性害虫，偏爱禾本科作物。
在原产地，该虫分为玉米型和水稻型两种品系。
玉米型品系主要取食玉米、高粱等; 水稻型主要

取食 水 稻 和 各 种 牧 草 ( Juarez et al. ， 2012;

Unbehend et al. ，2014) 。此外，两个品系在生理特

性、交 配 行 为、杀 虫 剂 抗 性 等 方 面 都 有 所 差 异

( Adamczyk et al. ，1997; Tavares et al. ，2010;

Pavinato et al. ，2013 ) ，玉米型品系还被鉴定出不

同的 单 倍 体 型 ( Nagoshi et al. ，2007; Nagoshi et
al. ，2015) 。草地贪夜蛾一直是美洲的重要农作物

害虫，2016 年扩张至非洲，随后在撒哈拉以南的

44 个国家快速蔓延。由于其近缘种———另一类广

食性重要农业害虫斜纹夜蛾并未在这些地区有明

显分布，因此在国外，关于草地贪夜蛾为害特性

及机制的研究，主要在于比较两个品系，以及不

同品系单倍型或不同居群的生物学特性，主要包

括寄主适应性 ( Gouin et al. ，2017; Silva-Brandao et
al. ， 2017; Mone et al. ， 2018 ) 、农 药 抗 性

( BeＲNArdi et al. ，2015; do Nascimento et al. ，

2016; Souza et al. ，2018; Muraro et al. ，2019) 、原

产地 及 后 续 入 侵 地 区 种 群 动 态 研 究 等 方 面

( Westbrook et al. ，2015; Arias et al. ，2019) 。
1. 1 原产地地区研究现状

1. 1. 1 杀虫剂抗性

在原产地美洲，化学农药的过度使用导致草

地贪夜蛾对某些类型的农药如氨基甲酸酯、拟除

虫菊 酯、有 机 磷 酸 酯 类，产 生 了 抗 性 ( Yu and
McCord，2007 ) 。美洲国家普遍 使 用 苏 云 金 杆 菌

( Bt) 毒素 ( Cry ) 转基因作物如玉米抵御害虫，

然而草地贪夜蛾已较为广泛的进化出苏云金杆菌

毒素 抗 性， 对 美 洲 Bt 玉 米 为 害 严 重 ( Omoto
et al. ，2016; Camargo et al. ，2017 ) ，并在后续入

侵的非洲地区，Bt 抗性也一定范围内存在 ( Botha
et al. ，2019) 。化学农药的使用又呈现增加趋势

( Blanco et al. ，2016 ) ，由此引发的杀虫剂抗性在

草地贪夜蛾原产地及近期入侵地非洲也越来越多

的被报道 ( Gutierrez-Moreno et al. ，2019 ) 。因此，
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农药的有效使用，新型农药的开发及使用策略、
防控策略等等，依然是这些国家和地区迫切需要

探索和解决的问题 ( Kahn et al. ，2018; Boaventura
et al. ，2019) 。一项研究试图从遗传学角度分析不

同地域草地贪夜蛾种群的 Cry 抗性位点，发现美国

南部佛罗里达地区和波多黎各岛屿草贪夜蛾 Cry1
抗性位点特征有所不同，前者可能是单基因控制

而后者则可能为多效基因 ( Camargo et al. ，2017) ，

Cry2 抗性位点则可能为隐性或准隐性单基因控制

( Acharya et al. ，2017) 。这些研究，都主要在遗传

学层面展开，而真正的基因位点仍不清楚。同时

也暗示，抗性的分子机制是多样而复杂的，仍需

要全基因组水平的深度剖析。一些研究从分子和

基因层面初步探究了抗性位点的遗产机制，例如

Eanerjee 等人发现 Cry1 的抗性可能与其受体 ABC
家族的突变有关 ( Banerjee et al. ，2017 ) 。另有研

究发现兰尼碱受体靶位点的突变、肠道 P450 解毒

酶可能导致草地贪夜蛾对抗酰胺类杀虫剂的抗性

( Nascimento et al. ， 2015b; Boaventura et al. ，

2019) 。总体而言，目前关于草地贪夜蛾抗性遗传

机制的研究仍然非常初步，抗性位点的鉴定很少，

相对零碎。迫切需要更为系统的揭示，以应对草

地贪夜蛾广泛的抗性问题。
1. 1. 2 寄主适应性

寄主适应性是所有昆虫生存、繁殖以及进化

的重要基础，包括食性和繁殖适应性，涉及到化

学感受和肠道消化吸收解毒两个主要方面。寄主

适应性机制的深入研究，为害虫防治和开发新的

抗虫作物提供参考依据。草地贪夜蛾寄主适应性

的独特之处在于，尽管为广食性害虫，但该物种

早在大约 200 万年前就已经分化出玉米型和水稻

型两种寄主适应型品系 ( Kergoat et al. ，2012 ) 。
这种品系的分化，可能是早期草地贪夜蛾拓展寄

主范围进而适应性分化的结果 ( Pashley，1988 ) ，

暗示草地贪夜蛾的寄主适应、辐射进化的潜力较

大。玉米型似乎比水稻型具有更强的寄主适应性

( Pashley，1988 ) 。关于草地贪夜蛾寄主适应性机

制的研究还很少，研究主要从表型、生理生化方

面 开 展 ( Pashley， 1988; Canas-Hoyos et al. ，

2016) 。近年来基因组学的发展，才使得人们对草

地贪夜蛾的寄主适应性有了更较深入的了解，并

提供了新的思路和视角 ( Nascimento et al. ，2015a;

Gouin et al. ，2017; Palmer et al. ，2019 ) 。例 如，

通过比较不同品系对不同寄主诱导下的转录组，

研究发现解毒酶成员在寄主诱导下的表达可塑性

可能 促 成 其 高 度 的 寄 主 适 应 性 和 抗 性 ( Silva-
Brandao et al. ，2017) 。此外通过小 ＲNA 转录组学

比较，还发现了一批与草地贪夜蛾食物响应的小

ＲNA ( Nascimento et al. ，2015b) 。Gouin 等人通过

测定和比较草地贪夜蛾水稻型和玉米型品系的基

因组，并通过与专食性昆虫的比较基因组学研究，

发现化学感受和解毒相关的两类基因，不仅在杂

食性昆虫中显著扩张，而且在草地贪夜蛾两种寄

主型品系中，也是受到正选择且呈现显著的拷贝

数变异 ( Gouin et al. ，2017) 。该研究是首次从基

因组水平上，揭示了杂食性以及草地贪夜蛾两种

品系间的遗传分化机制，也为后续研究种群迁徙

动态、遗传特征分化、以及绿色防治分子靶点的

选择提供了一个启示。
昆虫神经调控、行为、食物类型和营养吸收

还受 共 生 肠 道 菌 的 影 响 ( Chaston et al. ，2016;

Schretter et al. ，2018) 。目前，尽管关于草地贪夜

蛾和斜纹夜蛾肠道微生物的研究还很初步，但研

究者们已经开始关注从肠道微生物角度理解寄主

适应性和抗性。研究发现，草地贪夜蛾的消化道

微生物对待偏好性寄主玉米和非常用寄主番茄的

刺激作用是显著不同的，这种差异同样会影响草

地贪夜蛾在两种寄主上的生长情况，这一结果强

烈提示消化道微生物对于草地贪夜蛾寄主适应性

的影响显著 ( Acevedo et al. ，2017) 。
目前关于草地贪夜蛾的寄主适应性机制研究

得仍非常初步，缺乏深入到遗传机理方面的研究，

亟待深入、系统地比较分析。
1. 1. 3 原产地美洲以及热带入侵地区非洲的种群

动态特征

对种群动态特征及机制的理解，包括种群间

基因交流、动态结构、自然选择信号等的发掘，

可以为草地贪夜蛾抗性位点的扩散情况、寄主适

应性的拓展情况提供重要证据，为进一步的害虫

防治及管理策略的提出提供参考依据。在原产地

及早期入侵地区种群动态特征研究的结果，可为

我国草地贪夜蛾动态规律的把握提供参考依据。
由于草地贪夜蛾的长距离迁飞特性，显著受到气

候、天气尤其是风向以及局部生态环境、人为因

素包 括 当 地 害 虫 管 理 等 多 种 因 素 的 综 合 影 响

( Arias et al. ，2019) ，种群动态特征是复杂的。在

原产地美洲地区，由于北美洲的一些高纬度地区

如美国东海岸地区冬季气候寒冷而使得草地贪夜
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蛾需要每年定期迁飞至南部地区如佛罗里达、德

克萨斯等地。此外，一些生境特殊的岛屿，如西

印度洋的波多黎各地区，岛屿种群动态具有特殊

性，突变位点容易快速固定。该岛屿上曾经出现

的对 Bt 玉米的自发抗性突变位点，而引发人们关

注该 地 区 与 美 洲 大 陆 的 基 因 交 流 情 况 ( Storer
et al. ，2010 ) 。南美内陆地区如巴西及巴拉圭地

区，其种群特征相对于中美及北美地区在气候特

点上有所差异，这些地区的草地贪夜蛾与中美洲

岛屿地区的种群多态性异同，也为草地贪夜蛾入

侵拓殖机制提供线索。非洲地区是草地贪夜蛾的

近期入侵地，该地区草地贪夜蛾的种群特征遗传

多样性分布情况的研究，与原产地的异同比较，

不仅为入侵机制的研究提供线索，也为快速布局

监控和防治草地贪夜蛾提供指导意见。
目前，种群动态的研究主要是借助线粒体和

少数 基 因 分 子 标 记 进 行 ( Nagoshi et al. ，2018;

Arias et al. ，2019) 。研究发现尽管早在大约 200 万

年前草地贪夜蛾的玉米型及水稻型两种品系就已

经发生分化 ( Kergoat et al. ，2012 ) ，但它们在野

外存在一定程度的杂交，其生物学特性仍不清楚，

倾向于发生 在 玉 米 寄 主 的 生 境 ( Nagoshi et al. ，

2010) 。通过分子标记鉴定，发现玉米型品系进一

步可分为不同的单倍型。有的研究将其分为 FL 和

TX 型 ( Nagoshi et al. ，2015 ) ，并发现前者广泛存

在于美洲大陆，而后者则主要存在于佛罗里达、
加勒比海以及从佛罗里达每年迁飞到美国东海岸

的居群 ( Banerjee et al. ，2017 ) 。更细致的研究还

将玉米型品系分为 4 种单倍型 ( CS-h1，CS-h2，

CS-h3，CS-h4) ( Nagoshi et al. ，2007) ，并研究发

现 CS-h4 在 北 美 洲 地 区 如 美 国 佛 罗 里 达 分 布

( Nagoshi et al. ，2007) ，而 CS-h1 以及 CS-h2 在主

要在南美内陆如巴西、巴拉圭等地区分布 ( Arias
et al. ，2019) 。波多黎各岛屿种群遗传特征与佛罗

里达地区相似，与更西部的德克萨斯和南美洲地

区差异较大 ( Nagoshi et al. ，2010 ) 。这一结果说

明，在较大的区域范围内，如南美洲内陆地区与

北美、中美地区，草地贪夜蛾之间的基因交流有

所局限。然而在区域内部，频繁的混杂、基因交

流广泛存在，可能对草地贪夜蛾当地居群的整体

抗性水平 ( 如杀虫剂半致死计量) 没有显著的影

响，但会改变抗性位点的多样性及频率，因此当

地区域既定的害虫防治措施需要根据情况做及时

的调整 ( Arias et al. ，2019 ) 。在入侵地非洲地区，

种群结构和特征可能与原生地有所不同。研究发

现非洲入侵种群对 Bt 毒素 Cry2 非常敏感，对 Cry1
敏感性低，表明入侵地种群可能携带了 Cry1 抗性

位点 ( Botha et al. ，2019 ) 。此外，利用 2 个核基

因分子标记，研究发现非洲地区北部的草地贪夜

蛾种群为玉米型品系，呈现单一来源，即来自美

国佛罗里达洲及加勒比海地区。不同地区在遗传

频率上有一定的分化，提示非洲内部存在种群迁

徙和一定程度的遗传分化 ( Nagoshi et al. ，2018) 。
上述原产地及前期入侵地草地贪夜蛾的生物

学特性、种群分布特征为研究我国草地贪夜蛾入

侵机制提供了参考依据和线索。然而，由于上述

研究基本都着眼于少数遗传位点以及基因，抗性、
寄主适应性等与入侵、爆发密切相关的遗传与分

子机制仍不清楚; 种群动态研究也仅仅基于少数

分子标记，尚不能全面、客观地揭示种群迁徙特

征，尤其对于重要特征性状位点随种群迁徙的动

态变异格局，仍几乎一无所知。
1. 2 我国草地贪夜蛾入侵的新特征及防控研究

现状

目前，草地贪夜蛾在我国主要是玉米型品系

( Jing et al. ，2019; 张磊等，2019 ) ，在广东省发

现水稻型品系 ( Liu et al. ，2019) ，提示后续两种

品系草地贪夜蛾都在广东省有发生。相对于原产

地，我国在气候、农作物耕方式以及本地土著种

资源情况有明显差异，草地贪夜蛾入侵我国后会

产生一些新的特征。与美国相比，南亚东南亚季

风气候利于草地贪夜蛾迅速传播; 与美国的规模

化农场式经营不同，我国农业耕作模式属于小农

式经济，农耕田地破碎化，这一方面不利于有效

规划防控措施 ( 马千里等，2019 ) ，也有可能导致

草地贪夜蛾在入侵适应过程中拓展寄主范围而造

成更大范围的为害; 对本地作物及昆虫的生态平

衡更具潜在威胁。尤其是如前所述，草地贪夜蛾

入侵我国最明显和需要关注的特征是与重要的我

国土著的同属近缘种———斜纹夜蛾生态位重叠，

有基因渗入的潜在生态安全威胁。尽管两种害虫

均为 广 食 性， 但 草 地 贪 夜 蛾 偏 爱 禾 本 科 类

( Montezano et al. ，2013) 。当禾本科植物不能满足

该虫的取食需要，该虫会对花生、豆类、蔬菜等

栽培作物产生为害。本地种斜纹夜蛾则主要为害

双子叶植物。除了食性分歧以外，草地贪夜蛾与

斜纹夜蛾在繁殖行为及特性上也存在一定的差异。
草地贪夜蛾交配频率与产卵次数比斜纹夜蛾频繁，
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同时草地贪夜蛾幼虫具有较强的转移危害植株习

性，可以加重对作物的危害 ( 赵胜园等，2019 ) 。
对本地近缘种与入侵种生物习性上的差异及其可

能的遗传机制进行探讨，将有望为草地贪夜蛾的

入侵和爆发提供新的解读。
自 2019 年 1 月草地贪夜蛾入侵我国后，我国

科研人员正努力将这种破坏性害虫的为害降到最

低并加以控制，包括建立一系列监测方法 ( Wang
et al. ，2019) 、有效的物种及品系奠定方法 ( Jing
et al. ，2019 ) 、使用陷阱和杀虫剂 ( Zhao et al. ，

2019) ，以及寻找本土天敌 ( Silver，2019) 等进行

防控。目前，喷施化学农药是控制其为害的主要

措施 ( 赵胜园等，2019) 。但由于其常在叶片背面

或者心叶取食，且可钻蛀到植株和果内，造成药

剂防治效率下降。更为严重的是，由于农药的长

期使用，导致草地贪夜蛾产生了抗药性，这对我

国绿色防控该虫提出了考验 ( 赵胜园等，2019 ) 。
当前，我国有许多学者在进行利用天敌昆虫防治

草地贪夜蛾的研究。草地贪夜蛾有着丰富的寄生

性天敌昆虫资源和捕食性天敌昆虫资源，陈万斌

等较详细地搜集和整理了部分草地贪夜蛾的寄生

天敌和捕食天敌 ( 陈万斌等，2019 ) ，此外，我国

利 用 益 蝽 Picromerus lewisi、东 亚 小 花 蝽 Orus
sauteri、七星瓢虫 Coccinella septempunctata、异色瓢

虫 Harmonia axyridis 等 捕 食 性 天 敌 ( 代 晓 彦 等，

2019; 孔琳等，2019; 王燕等，2019; 赵英杰等，

2019) 和短管赤眼蜂 Trichogramma pretiosum、螟甲

腹茧蜂 Chelonus munakatae Munakata、斑痣悬茧蜂

Meteorus pulchricornis、斯 氏 侧 沟 茧 蜂 Microplitis
similis、夜蛾黑卵蜂 Telenomus remus、螟黄赤眼蜂

Trichogramma chilonis 等寄生性天敌 ( 陈壮 美 等，

2019; 李芬等，2019; 李志刚等，2019; 尚丹等，

2019; 朱凯辉等，2019 ) 来进行草地贪夜蛾防治

研究已有相关报道。另外，利用病毒、细菌、线

虫等病原微生物的以菌治虫方法也对草地贪夜蛾

防控 取 得 了 较 好 的 效 果， 如 多 核 多 角 体 病 毒

Spodoptera frugiperda multiple nucleo polyhedro virus
( SfMNPV ) 和 球 孢 白 僵 菌 Beauveria bassiana 等

( 常亚军等，2019) 。
从目前来看，我国草地贪夜蛾研究主要集中

在草地贪夜蛾的生物学特性、发生规律、为害特

点和防控方法上，也有学者着力于从分子、基因

角度探讨入侵机制。例如，刘莹等首次从基因组

水平鉴定了草地贪夜蛾化学感受相关基因 ( 刘莹

等，2019) ，梅洋等首次从基因组水平鉴定了草地

贪夜蛾解毒代谢相关基因家族 ( 梅洋等，2019 ) ，

作者所在课题组对两种夜蛾科害虫———草地贪夜

蛾和斜纹夜蛾的嗅觉、味觉相关基因进行了系统

的鉴定及系统发育分析，并对部分嗅觉结合蛋白

进行了选择信号与氨基酸差异位点分析 ( 黄钧鸿

等，2019) 。进一步研究这些基因的生理功能及其

结构，选择合适的基因和位点开发以该基因为靶

标的昆虫行为干扰因子，可用于控制害虫行为或

干扰其 正 常 生 理 活 动，实 现 草 地 贪 夜 蛾 的 绿 色

防控。

2 从基因组学角度理解草地贪夜蛾

入侵爆发机制及对我国草地贪夜蛾防

治新思路的启发

2. 1 开展草地贪夜蛾与斜纹夜蛾的比较基因组学

以及比较种群遗传学分析

有高质量参考基因组的前提下，进行代表性

地区居群的草地贪夜蛾和斜纹夜蛾个体基因组比

较分析，有望全面、客观和精准地了解草地贪夜

蛾入侵爆发的规律，以及其潜在的入侵特性和进

化机制。如前所述，草地贪夜蛾入侵我国后，将

与本地近缘种斜纹夜蛾产生一定的生态位重叠，

具有潜在的基因渗入的危险，这也是草地贪夜蛾

入侵我国的一个重要新特征。因此，后续首先需

要着力开展草地贪夜蛾与本地近缘种斜纹夜蛾的

比较基因组学以及比较种群遗传学分析，深入剖

析这两个近缘种在基因组水平上的差异和共性，

为理解草地贪夜蛾入侵爆发成灾的原因提供重要

线索。且随着基于三代测序技术的新版基因组公

布，参考基因组质量得到有效提升，基因收缩、
扩张分析更为精准，将有可能有更多新的发现。
2. 2 从转录水平揭示草地贪夜蛾寄主适应性

不同居群转录调控层面的深度比较解析，将

为揭示草地贪夜蛾寄住适应性提供新的线索。转

录组分析旨在解析基因表达调控的特征，从转录

水平揭示生物体适应性的动态特征。从最为熟悉

的基因表达水平差异分析，到转录本多样性机制

( Dainis et al. ，2019) 、以及 DNA 高级结构的转录

调控 ( Marsico et al. ，2019 ) ，转录组水平的解析

对于理解物种适应性机制所发挥的作用已经越来

越重要。前期研究利用二代测序技术，发现抗性

基因的表达可塑性可能对草地贪夜蛾的寄主适应
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性发挥作用 ( Silva-Brandao et al. ，2017 ) 。长读长

转录组测序，能够较二代测序更为全面的展示新

转录本、可变剪切事件，将对转录多样性进行更

为全面、有效的刻画，已成功应用于作物重要性

状相关分子机制的发掘 ( Li et al. ，2017) 。转座酶

可 接 近 性 核 染 色 质 区 域 测 序 分 析 ( Assay for
Transposase-Accessible Chromatin with high throughput
sequencing，ATAC-seq) ，利用转座酶将接头序列插

入在基因组的开放区域，然后通过高通量测序以

获得相应区域转录因子等转录调控的关键信息，

是研究顺反原件结合调控基因表达分子机制的重

要手段，并已在鳞翅目昆虫脑转录组研究中得以

应用 ( Lugena et al. ，2019) ，是目前已经成熟的研

究技术体系。G4 结构是生物中广泛存在的一类

DNA 四链体高级结构。越来越多的研究表明，G4
结构倾向于富集于基因调控区域，进而对基因表

达发挥重要调控作用 ( Garg et al. ，2016; Marsico
et al. ，2019) 。作者所在的研究组前期以鳞翅目模

式昆虫家蚕为模式，证实了 G4 高级结构在昆虫中

广泛存在，并对基因表达具有重要调控作用 ( Niu
et al. ，2018; Niu et al. ，2019 ) 。这些新技术和新

的理论技术体系的应用，将可望从转录调控视角，

为草地贪夜蛾入侵、爆发机制的深入理解提供极

具原创性的新发现。
2. 3 深入开展肠道微生物宏基因组研究

深入比较草地贪夜蛾与斜纹夜蛾第二套基因

组———肠道微生物宏基因组，为理解草地贪夜蛾

入侵后寄主适应性提供线索。宏基因组学是研究

特定宏基因组的不依赖于有机体培养的技术手段，

以微生物多样性、种群结构进化关系、功能活性

相互协作关系及与环境之间的关系为研究目的新

型微生物研究方法 ( 斯日古楞等，2014 ) 。由于自

然界中仅有不足 1%的微生物可以单纯培养，而宏

基因组学的研究方法使得微生物的免培养研究成

为可能，逐渐成为研究微生物的主流方法 ( 丁啸，

2016) 。
目前， 微 生 物 定 殖 最 多 的 器 官 是 胃 肠 道

( Whitman et al. ，1998 ) ，因为肠黏膜具有较大的

表面积，可以容纳大量微生物群落在其表面定殖

( Sekirov et al. ，2010) ，此外，胃肠道含有大量微

生物可以利用的营养物质，是微生物首选的定殖

点。而且肠道微生物与宿主处于共生的关系，其

参与宿主营养吸收、代谢作用、肠道和免疫系统

发育等重要生理过程，所以极具研究价值 ( 曹乐，

宁康，2018) 。宏基因组学早期在研究人体肠道中

运用较多，包括肠道微生物的改变对炎症性疾病、
肥胖 症 等 的 影 响 ( Wlodarska et al. ，2015; Liu
et al. ，2017) 。随着高通量测序技术的发展，运用

宏基因组学研究昆虫肠道微生物种群多样性已成

为热点。有研究表明，蜜蜂肠道微生物会影响宿

主的免疫系统，可促进蜜蜂体重和肠道重量增加，

并且这种作用伴随着影响激素含量的基因表达上

调以及对 糖 的 敏 感 性 增 加 ( Zheng et al. ，2017;

Bonilla-Ｒosso and Engel，2018 ) ; 夏晓峰等人对小

菜蛾的肠道微生物进行研究，结果表明中肠细菌

的组成和结构能够影响小菜蛾对农药的抗性 ( 夏

晓峰，2014) ; Chen 等人的研究表明，家蚕的肠道

菌群在早期和晚期之间有很大的差异，也与野蚕

的菌群不同 ( Chen et al. ，2018 ) 。叶昕海等选取

了 12 个鳞翅目昆虫进行比较基因组学分析，发现

草地贪夜蛾与斜纹夜蛾的亲缘关系最近 ( 叶昕海，

2019) 。目前，尽管关于草地贪夜蛾和斜纹夜蛾肠

道微生物的研究还很初步，但研究者们已经开始

关注从肠道微生物角度理解寄主适应性和抗性。
宏基因组解析的技术手段已经非常成熟，利用该

技术手段，深入研究比较草地贪夜蛾与斜纹夜蛾

肠道菌相同与差异之处，对于解析草地贪夜蛾入

侵后与本地种斜纹夜蛾的相互影响及解析其对于

斜纹夜蛾有明显偏食性的机理，探索其对本地农

作物的危害程度及新型绿色防治策略具有重大意

义，为昆 虫 生 物 学 特 性 研 究 提 供 了 全 新 思 路 和

视角。
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