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草地贪夜蛾对新入侵地区蝙蝠超声波胁迫的行为反应
和转录组分析
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３ 香港大学生物科学学院， 中国香港特别行政区　 ９９９０７７

摘要：草地贪夜蛾 Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｆｒｕｇｉｐｅｒｄａ 是一种极具破坏性的入侵物种，对粮食作物构成重大威胁。 蝙蝠是鳞翅目昆虫的重要天

敌之一，控制着鳞翅目昆虫的生存和数量。 为探究草地贪夜蛾在到达新的入侵地区后，是否以及如何对入侵地的食虫蝙蝠发出

的超声波做出响应，研究首先观察并记录了草地贪夜蛾在暴露于入侵地蝙蝠超声波前后的行为变化，然后以正常环境中的成虫

作为对照，对暴露于蝙蝠超声 ０．５、３、１２、２４、４８ 小时和 ７２ 小时的一日龄雄性草地贪夜蛾转录组进行比较分析。 转录组的综合分

析为研究蝙蝠超声信号对草地贪夜蛾产生的分子变化提供有价值的信息。 行为结果表明，在草地贪夜蛾听觉范围内的入侵地

蝙蝠超声波可以显著降低蛾类的行为活动，表明这些信号可能在成虫的行为中起着至关重要的作用。 转录组分析表明，蝙蝠超

声胁迫诱导了草地贪夜蛾体内广泛的基因表达变化，与对照组相比，不同时长的超声刺激下共鉴定出 ２３８９ 个显著上调基因和

２４９１ 个显著下调基因，将在多个时间点均显著上调或下调的 ５２１ 个基因定义为草地贪夜蛾对蝙蝠超声响应的关键基因。 对这

些关键基因的 ＧＯ 和 ＫＥＧＧ 富集分析进一步揭示了蝙蝠超声胁迫对草地贪夜蛾的不同影响过程，结果显示 ２１５ 个上调基因与

神经信号传递、声音感知、听觉受体细胞发育、氧化应激和恐惧反应等过程高度相关，３０６ 个下调基因主要富集在各种能量代谢

途径和生物合成过程中。 通过 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 实验验证了转录组分析结果的可靠性。 研究为草地贪夜蛾应对蝙蝠超声胁迫的生物

学和分子机制提供了新的见解，并为今后开发更有效、更环保的方法控制鳞翅目害虫提供更多依据。
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Ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｎｅｗ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｆ Ｓ． ｆｒｕｇｉｐｅｒｄａ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｂａｔ ｕｌｔｒａｓｏｎｉｃ
ｓｔｒｅｓｓ， ａｎｄ ｃｏｕｌｄ ｐｒｏｖｉｄｅ ｇｒｅａｔｅｒ ｓｕｐｐｏｒｔ ｆｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇ ｍｏｒｅ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｌｙ ｆｒｉｅｎｄｌｙ ｍｅｔｈｏｄｓ ｆｏｒ ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ
Ｓ． ｆｒｕｇｉｐｅｒｄａ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａｎ ｐｅｓｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｕｔｕｒｅ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｆｒｕｇｉｐｅｒｄａ； ｉｎｖａｓｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ； ｕｌｔｒａｓｏｎｉｃ ｓｔｒｅｓｓ； ｂｅｈａｖｉｏｒａｌ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ； ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ

草地贪夜蛾（Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｆｒｕｇｉｐｅｒｄａ）隶属于鳞翅目夜蛾科，是一种原产于美洲的主要农业害虫，具有适生

区域广、迁飞速度快、繁殖能力强等特点［１］，其幼虫食性广泛，可取食 ７６ 个科、超过 ３５０ 种植物，包括玉米、水
稻、蔬菜等主要经济作物［２］，在许多国家造成了重大经济损失［３—５］。 它已于 ２０１９ 年 １ 月入侵中国云南省［６］，
并迅速向北扩散至多个省。 考虑到其入侵范围可能会继续扩大，开发有效控制草地贪夜蛾发生的方法至关

重要。
捕食者是影响动物空间分布和种群丰度的重要生物因素之一。 鳞翅目昆虫是蝙蝠的主要饮食成分之一，

食虫蝙蝠可以为农业地区提供重要的害虫防治服务功能［７—８］。 然而，蝙蝠捕食对害虫控制的重要贡献常常被

忽视或低估。 一只蝙蝠每晚最多可能吃掉上千只小昆虫，相当于自身体重的 ２５％—５０％［９］。 蝙蝠的捕食作用

很大程度上降低了人工控制措施的成本。 例如，在美国得克萨斯州，巴西无尾蝙蝠（Ｔａｄａｒｉｄａ ｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓ）的捕

食每年可以减少相当于 ７４１０００ 美元的农药使用和棉花受损造成的损失［１０］。 相似地，泰国的皱唇犬吻蝠

（Ｔａｄａｒｉｄａ ｐｌｉｃａｔａ）的捕食行为降低了因害虫侵扰导致的数千吨水稻的损耗，这些水稻每年能够为大约 ２６２００
人提供食物，其价值超过 １２０ 万美元［１１］。 据估计，在全球玉米生产中，蝙蝠捕食对害虫的控制在经济价值上

超过 １０ 亿美元［１２］。 总体而言，食虫蝙蝠是农业生态系统中的重要的害虫抑制器［１３］。
除了对昆虫直接的捕食作用，蝙蝠的存在还可以对害虫产生非消耗效应。 例如，研究发现，在田间播放蝙

蝠发出的超声波可以对粉纹夜蛾（Ｔｒｉｃｈｏｐｌｕｓｉａ ｎｉ）和棉铃虫（Ｈｅｌｉｃｏｖｅｒｐａ ａｒｍｉｇｅｒａ）起到驱赶作用并使蛾类的产

卵量降低［１４—１５］。 同样，蝙蝠发出的回声定位叫声也会抑制甜菜夜蛾（ Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｅｘｉｇｕａ）的繁殖行为和发

育［１６］。 长期暴露于美洲本土蝙蝠物种叫声的草地贪夜蛾在大脑中诱导了广泛的转录反应［１７］。 但是，当昆虫

从其长期生活的地方入侵到一个新的地区时，入侵地和原产地蝙蝠物种的组成常存在较大差异，在没有了原

产地传统捕食者存在的情况下，入侵地的昆虫是否能够逃脱入侵地蝙蝠的控制，还是仍会受到当地新的潜在

５８９８　 ２０ 期 　 　 　 石林云　 等：草地贪夜蛾对新入侵地区蝙蝠超声波胁迫的行为反应和转录组分析 　
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捕食蝙蝠的调控，目前尚不清楚。
本研究将一日龄雄性草地贪夜蛾成虫暴露于分布在中国南方（草地贪夜蛾主要入侵地）的三种食虫蝙蝠

的超声波下，观察它们的行为变化，并获得暴露于蝙蝠超声波 ０．５、３、１２、２４、４８、７２ 小时的转录组，与正常环境

（无超声）中草地贪夜蛾的转录组进行比较分析。 基于获得的转录组数据鉴定差异表达基因（ＤＥＧ），并对这

些 ＤＥＧ 进行功能注释和富集分析。 本研究旨在为草地贪夜蛾应对蝙蝠超声胁迫的生物学和分子机制提供新

的见解，并为利用蝙蝠超声控制鳞翅目害虫提供更多支持。

１　 材料与方法

１．１　 供试材料与试验设计

草地贪夜蛾的虫卵于河南省济源白云实业有限公司购买，并在实验室内累代饲养，通过文献查阅结合实

验室饲养经验，确定饲养条件为在温度（２６±０．５）℃、相对湿度（６５±５）％以及光周期为 １６ Ｌ：８Ｄ 的培养箱中进

行饲养［１８］。 幼虫饲喂人工饲料，成虫饲喂质量分数为 １０％的蔗糖水。 选取一日龄雄性成虫进行实验，实验开

始前在实验室内饲养了 ３ 代。

图 １　 草地贪夜蛾的雄性成虫和实验装置

Ｆｉｇ．１　 Ｍａｌｅ ａｄｕｌｔｓ ｏｆ Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｆｒｕｇｉｐｅｒｄａ ａｎｄ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｓｅｔｕｐ

实验设置如图 １ 所示，将 １８ 只一日龄雄性成虫放入 ４０ ｃｍ×４０ ｃｍ×４０ ｃｍ 的养虫笼中，在养虫笼 ４ 个角落

放有质量分数为 １０％的蔗糖水，以保证在实验过程中成虫的饮食充足。 超声回放过程中，扬声器距离养虫笼

４０ ｃｍ。 实验过程中利用摄像机（ＦＤＲ⁃Ａ６０，日本索尼）拍摄记录蝙蝠超声刺激前和开始播放蝙蝠超声后 ３０ 分

钟内成虫的行为变化。 分别在成虫暴露于蝙蝠超声波下 ０．５、３、１２、２４、４８ 小时和 ７２ 小时后进行取样，以在无

超声刺激的正常环境中的成虫作为对照。 每次取样从养虫笼中随机取出 ３ 只草地贪夜蛾，处理后立即放到液

氮中速冻，并储存在－８０℃的冰箱中等待后续进行 ＲＮＡ 提取。 将每只草地贪夜蛾的全身（无腹部和翅）用于

ＲＮＡ 提取，共计 ２１ 个样本。
实验中使用的蝙蝠超声波是由三种食虫蝙蝠随机循环播放组成的，分别为南蝠（ Ｉａ ｉｏ）、大耳菊头蝠

（Ｒｈｉｎｏｌｏｐｈｕｓ ｍａｃｒｏｔｉｓ）和大蹄蝠（Ｈｉｐｐｏｓｉｄｅｒｏｓ ａｒｍｉｇｅｒ）。 这三种蝙蝠主要分布在中国南方，与草地贪夜蛾的入

侵地区重叠。 在它们的食物组成中，包括夜蛾科在内的鳞翅目昆虫均占有较大比例［１９—２１］，因此是草地贪夜蛾

的潜在捕食者。 回声定位声波通过 ＵｌｔｒａＳｏｕｎｄＧａｔｅ Ｐｌａｙｅｒ １１６Ｈ（Ａｖｉｓｏｆｔ Ｂｉｏａｃｏｕｓｔｉｃｓ，德国）录制，采样频率为

３７５ ｋＨｚ，分辨率为 １６ 位。 录制好的声波通过 Ａｖｉｓｏｆｔ ＳＡＳＬａｂ Ｐｒｏ 软件（Ａｖｉｓｏｆｔ Ｂｉｏａｃｏｕｓｔｉｃｓ，德国）进行分析得

到其回声定位声波参数。 三种蝙蝠的峰值频率在 ２１．９—６８．２ ｋＨｚ 之间，与夜蛾的听力敏感范围重叠［２２］。 回

放时将超声波扬声器 Ｖｉｆａ 与 ＵｌｔｒａＳｏｕｎｄＧａｔｅ １１６Ｈ 播放器连接，并通过计算机上的 Ａｖｉｓｏｆｔ ＲＥＣＯＲＤＥＲ ＵＳＧＨ

６８９８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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软件播放录制好的蝙蝠超声波。
１．２　 行为学实验和数据统计分析

为进一步量化草地贪夜蛾在入侵地蝙蝠超声刺激下的行为变化，本研究分别统计了草地贪夜蛾在正常环

境中和超声刺激下放入养虫笼中后由活跃到静止的时间（ ｔ１），以及在静止后用钢尺敲打养虫笼给予刺激，草
地贪夜蛾从静止到活跃再到静止的时间（ ｔ２），两种环境每组各有 １６ 只生物学重复。 每只成虫重复敲打刺激

２０ 次记录其从静止到活跃再到静止的时间，取平均值后作为该只成虫的 ｔ２。 对两组草地贪夜蛾成虫的 ｔ１和 ｔ２，分
别用曼⁃惠特尼秩和检验（Ｍａｎｎ⁃Ｗｈｉｔｎｅｙ Ｕ ｔｅｓｔ）的方法进行统计性检验，检测两组数据是否存在显著差异。
１．３　 转录组测序数据处理

首先对得到的原始测序数据进行质量控制，得到高质量的干净数据，然后使用 ＨＩＳＡＴ２ 软件［２３］（ｈｔｔｐ： ／ ／
ｃｃｂ．ｊｈｕ．ｅｄｕ ／ ｓｏｆｔｗａｒｅ ／ ｈｉｓａｔ２ ／ ｉｎｄｅｘ．ｓｈｔｍｌ）以定向模式将每个样本质控后的干净数据分别与草地贪夜蛾的参考

基因组进行比对，根据比对结果对转录组测序质量进行评估。 草地贪夜蛾的参考基因组序列文件和相关的基

因注释文件从 ＮＣＢＩ 数据库（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ）下载，版本号为 ａｓｓｅｍｂｌｙ ＡＧＩ－ＡＰＧＰ＿ＣＳＲＯ＿Ｓｆｒｕ＿
２．０，ＧＣＦ＿０２３１０１７６５．２。
１．４　 差异表达分析和功能富集

为了鉴定不同样本之间的差异表达基因（ＤＥＧ），使用 ｆｅａｔｕｒｅＣｏｕｎｔｓ 软件（ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｓｕｂｒｅａｄ． ｓｏｕｒｃｅｆｏｒｇｅ．
ｎｅｔ ／ ）来量化基因丰度。 每个转录物的表达水平根据每千碱基每百万映射读取的转录物（ＴＰＭ）方法计算。 使

用 ＤＥＳｅｑ２ Ｒ 软件包［２４］进行差异表达分析。 筛选显著差异表达基因的阈值被设置为 ｜ ｌｏｇ２ 差异倍数（Ｆｏｌｄ
ｃｈａｎｇｅ，ＦＣ） ｜ ＞１，即两组样本之间该基因表达量的差异倍数在 ２ 倍以上，以及错误发现率（ＦＤＲ） ＜０．０５，即校

正后的 Ｐ 值表明两组样本差异显著。 使用 ｅｇｇＮＯＧ 网站（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｅｇｇｎｏｇ－ｍａｐｐｅｒ．ｅｍｂｌ．ｄｅ ／ ）对参考基因组进行

ＧＯ 和 ＫＥＧＧ 注释。 使用 ｃｌｕｓｔｅｒＰｒｏｆｉｌｅｒ Ｒ 软件包进行 ＧＯ 功能和 ＫＥＧＧ 通路的富集分析，将参数设置为

ｐＡｄｊｕｓｔＭｅｔｈｏｄ＝“ＢＨ”，ｐｖａｌｕｅＣｕｔｏｆｆ ＝ ０．０５，以确定与整个基因组背景相比，差异表达基因在哪些 ＧＯ 条目和代

谢途径方面显著富集。 用 ｅｎｒｉｃｈｐｌｏｔ Ｒ 软件包进行可视化绘图，在绘图时设置显示前 ２０ 个结果。
１．５　 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 实验验证

为了验证转录组差异表达分析结果的准确性，本实验共选择了 １１ 个显著富集的 ＤＥＧ 进行 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 实

验，核糖体蛋白 Ｌ３２（ＲＰＬ３２）用作对照的内参基因［２５］。 引物由 Ｐｒｉｍｅｒ ＢＬＡＳＴ 设计，通过筛选和预实验验证引

物对目标基因的特异性扩增效果，最终使用的引物序列如表 １ 所示。 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 过程在 ＡＢＩ ＱｕａｎｔＳｔｕｄｉｏＴＭ ６
（Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ）荧光定量 ＰＣＲ 仪中进行，每组 ６ 个重复，结果通过 ２－ΔΔＣｔ方法计算每个所选基因相对于

对照组的相对表达水平［２６］。

表 １　 用于 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 验证的差异表达基因引物

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｑＲＴ⁃ＰＣＲ ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ

基因号
Ｇｅｎｅ ＩＤ

引物
Ｐｒｉｍｅｒｓ

基因号
Ｇｅｎｅ ＩＤ

引物
Ｐｒｉｍｅｒｓ

ＬＯＣ１１８２７３２２６ Ｆ： ＧＧＴＴＣＧＴＴＣＴＴＧＡＧＴＴＧＴＧＣＧ
Ｒ： ＣＴＧＣＡＴＣＴＴＡＣＧＴＴＧＣＧＧＴＧ ＬＯＣ１１８２７７３０６ Ｆ： ＣＡＡＣＣＡＧＣＴＧＡＡＧＧＴＣＣＡＣＴ

Ｒ： ＣＴＴＣＧＣＴＡＣＧＧＣＴＧＡＴＧＧＡＴ

ＬＯＣ１１８２６５１３７ Ｆ： ＧＡＣＡＴＧＧＣＴＣＣＧＴＧＧＴＡＣＡＴ
Ｒ： ＧＡＡＧＡＡＴＧＣＴＧＣＧＡＣＣＣＴＧＴ ＬＯＣ１１８２６８０７７ Ｆ： ＧＧＡＡＴＣＴＣＣＧＡＡＧＣＡＣＣＣＡＡ

Ｒ： ＴＡＡＣＡＣＧＡＴＧＧＴＴＧＴＣＧＧＧＧ

ＬＯＣ１１８２７０５６９ Ｆ： ＡＡＴＡＡＧＣＡＧＴＧＧＡＧＧＧＡＧＣＧ
Ｒ： ＣＡＣＣＴＣＧＣＡＧＣＴＣＴＧＡＣＴＣ ＬＯＣ１１８２６２８３３ Ｆ： ＣＧＣＣＴＧＴＡＣＣＴＣＡＣＣＡＴＴＣＡ

Ｒ： ＣＡＡＣＣＡＡＡＴＧＡＧＣＡＣＣＴＣＣＴＧ

ＬＯＣ１１８２７８８３３ Ｆ： ＣＡＴＡＣＡＧＴＧＧＴＣＧＧＡＡＡＧＧＴＧＧ
Ｒ： ＴＡＴＡＣＡＣＡＴＧＣＧＧＴＡＧＣＧＧＣ ＬＯＣ１１８２７３１５０ Ｆ： ＴＣＴＡＣＴＡＣＧＣＣＡＡＧＡＧＡＡＡＡＧＡＧ

Ｒ： ＴＴＡＴＴＧＣＧＡＡＧＴＴＣＧＡＧＣＡＡＧＴＣ

ＬＯＣ１１８２６４０７０ Ｆ： ＴＴＡＧＡＧＣＧＴＡＧＡＧＣＧＧＴＡＧＣ
Ｒ： ＧＴＣＣＡＴＣＧＣＧＣＡＧＡＡＴＣＴＣＴＴ ＬＯＣ１１８２８００７１ Ｆ： ＧＧＴＣＴＴＧＧＡＧＧＣＧＴＴＡＴＧＧＴ

Ｒ： ＧＡＧＣＣＴＡＣＴＴＧＧＧＴＴＡＣＡＴＣＡＧＧ

ＬＯＣ１１８２６９４９３ Ｆ： ＡＡＧＧＡＴＣＧＧＣＣＡＣＡＧＴＡＣＡＣ
Ｒ： ＴＴＧＧＣＴＣＴＧＡＡＧＡＣＣＴＧＣＴＧ

　 　 Ｆ：正向引物 Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ；Ｒ：反向引物 Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ

７８９８　 ２０ 期 　 　 　 石林云　 等：草地贪夜蛾对新入侵地区蝙蝠超声波胁迫的行为反应和转录组分析 　
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２　 结果与分析

２．１　 行为记录结果

　 　 根据观察和视频记录结果可以看出，蝙蝠超声波回放前后草地贪夜蛾成虫的行为变化明显。 在播放蝙蝠

超声波之前，成虫在养虫笼里比较活跃，敲打养虫笼后成虫会立即飞走。 而在开始播放超声波之后，成虫的活

动逐渐减弱，３０ 分钟之内已经基本在笼中静止，即使用力敲打养虫笼它们也很少移动。 此外，在实验过程中

也观察到，在持续的超声胁迫下，尽管提供了蔗糖水作为草地贪夜蛾的食物来源，但成虫很少去吸食，这表明

草地贪夜蛾确实对其潜在捕食蝙蝠的超声波有响应。
通过进一步的行为实验统计分析，发现草地贪夜蛾在超声胁迫下从活跃到静止的时间（ ｔ１）显著低于在正

常环境中的时间（Ｐ＜０．０５）（图 ２），在成虫静止后再次用钢尺敲打刺激其活跃，草地贪夜蛾在超声胁迫下从静

止到活跃再到静止的时间（ ｔ２）同样显著低于在正常环境中的时间，且显著性达到极显著水平（Ｐ＜０．００１）
（图 ３），说明草地贪夜蛾入侵地的蝙蝠超声显著降低了草地贪夜蛾的活动。

　 图 ２　 草地贪夜蛾在正常环境中和超声刺激下从活跃到静止的

时间

Ｆｉｇ．２　 Ｔｉｍｅ ｆｒｏｍ ａｃｔｉｖｅ ｔｏ ｓｔａｔｉｏｎａｒｙ ｓｔａｔｅ ｏｆ Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ

ｆｒｕｇｉｐｅｒｄａ ｉｎ ａ ｎｏｒｍａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ａｎｄ ｕｎｄｅｒ ｕｌｔｒａｓｏｎｉｃ

ｓｔｉｍｕｌａｔｉｏｎ　

∗：Ｐ＜０．０５

　 图 ３　 草地贪夜蛾在正常环境中和超声刺激下从静止到活跃再到

静止的时间

Ｆｉｇ．３ 　 Ｔｉｍｅ ｆｒｏｍ ｓｔａｔｉｏｎａｒｙ ｔｏ ａｃｔｉｖｅ ａｎｄ ｔｈｅｎ ｔｏ ａｎｏｔｈｅｒ

ｓｔａｔｉｏｎａｒｙ ｓｔａｔｅ ｏｆ Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｆｒｕｇｉｐｅｒｄａ ｉｎ ａ ｎｏｒｍａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ

ａｎｄ ｕｎｄｅｒ ｕｌｔｒａｓｏｎｉｃ ｓｔｉｍｕｌａｔｉｏｎ　

∗∗∗：Ｐ＜０．００１

２．２　 转录组数据质控和与参考基因组比对结果

本研究分别对正常环境下和受到 ０．５—７２ 小时蝙蝠超声胁迫的草地贪夜蛾进行转录组双端测序。 在对

原始测序数据进行质控后，２１ 个样本总共获得了 １６３．８ Ｇｂ 的干净数据，每个样本的干净读段范围为 ２０７６１３０４
至 ３４４４５１３８，ＧＣ 含量范围在 ４５．９３％到 ４９．５１％之间，Ｑ３０（碱基测序正确率为 ９９．９％）百分比不低于 ９３．６％
（表 ２）。 将各样本质控后得到的干净数据分别与草地贪夜蛾的参考基因组进行比对，各样本和参考基因组之

间的总体比对率在 ８８．３８％到 ９４．０４％之间，表明各样本具有良好的比对率，本实验的测序结果可靠，满足后续

分析需要。
２．３　 差异表达分析结果

基于 ｜ ｌｏｇ２ＦＣ ｜ ＞１ 和 ＦＤＲ＜０．０５ 的筛选标准，与对照组相比，在持续超声刺激 ０．５—７２ 小时后显著上调的

基因数量分别为 ２８７、１３８、１２０２、１３３、２７７、１６０５ 个，而显著下调的基因数量分别为 １１４、３６７、１１９１、２３０、７５６、

８８９８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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１４８８ 个（图 ４）。 总共鉴定出 ２３８９ 个显著上调基因和 ２４９１ 个显著下调基因，各时间段与对照组相比的差异表

达基因的火山图如图 ５ 所示。 本研究统计了所有 ２３８９ 个上调基因和 ２４９１ 个下调基因在 ６ 个时间段与对照

组的比较中出现的频率分布情况（表 ３），将在多个时间段（频次≥３）都显著上调或下调的 ５２１ 个基因作为响

应超声胁迫的重点关注基因进行功能富集分析，共计 ２１５ 个上调基因和 ３０６ 个下调基因。

表 ２　 样本测序质量统计

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓａｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｑｕａｌｉｔｙ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ

样本号
Ｓａｍｐｌｅ ＩＤ

原始读段
Ｒａｗ ｒｅａｄｓ

原始测序量
Ｒａｗ ｂａｓｅｓ

干净读段
Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ

过滤后数据量
Ｃｌｅａｎ ｂａｓｅｓ

Ｑ３０ 比例
Ｑ３０ ／ ％

ＧＣ 比例
ＧＣ ／ ％

比对率 ／ ％
Ｍａｐｐｅｄ ｒａｔｉｏ

Ｓ＿００１ ２９４４６１２５ ８８９２７２９７５０ ２９２４４６７１ ８７１８５６７９７０ ９４．６６ ４８．３２ ９１．７０

Ｓ＿００２ ２９２８９８３６ ８８４５５３０４７２ ２９０７３６３１ ８７０１１３６８３２ ９４．３８ ４９．５１ ９３．８２

Ｓ＿００３ ２４８５６２８９ ７５０６５９９２７８ ２４６５０４４１ ７３８１０４８４２５ ９４．６６ ４７．１２ ９２．２９

Ｕｈ＿００１ ２６１９７５３９ ７９１１６５６７７８ ２５９５２６００ ７７８０３６１６２５ ９４．２ ４７．２７ ９３．６０

Ｕｈ＿００２ ２３３９４６００ ７０６５１６９２００ ２３１４０７６５ ６９３８５９５８４３ ９３．６ ４８．８ ９２．５９

Ｕｈ＿００３ ２１４８４２５７ ６４８８２４５６１４ ２０７６１３０４ ６１２３２２１６４８ ９４．９７ ４５．９３ ９３．５９

Ｕ３＿００１ ２７３８７３７８ ８２７０９８８１５６ ２７１００１９７ ８１２２４６４６３３ ９４．２４ ４７．９８ ９１．５８

Ｕ３＿００２ ３０１６７３３９ ９１１０５３６３７８ ２９９４６２９８ ８９３６１５２３２９ ９４．５３ ４７．６４ ９２．１０

Ｕ３＿００３ ２８３４４０５２ ８５５９９０３７０４ ２８１７３９８４ ８４３４８７９９８０ ９４．２５ ４７．３４ ９１．０８

Ｕ１２＿００１ ２３９４２７２２ ７２３０７０２０４４ ２３５４４２３８ ７０３３１３２２７４ ９４．５２ ４６．６５ ９３．６１

Ｕ１２＿００２ ２１８８８３９４ ６６１０２９４９８８ ２１６２６５０７ ６４６０３９０５４０ ９３．６７ ４６．４６ ９３．１５

Ｕ１２＿００３ ２５５３１３１２ ７７１０４５６２２４ ２４５８９３２５ ７３６９４６０４７４ ９５．０３ ４７．０２ ９４．０４

Ｕ２４＿００１ ３４６９０６９２ １０４７６５８８９８４ ３４４４５１３８ １０１８３６５１０２９ ９４．６１ ４６．８７ ９２．６０

Ｕ２４＿００２ ２７８７１５６０ ８４１７２１１１２０ ２７５７５１４９ ８２３３３１４６３６ ９４．３２ ４８．１６ ９１．１０

Ｕ２４＿００３ ２１７７６１７８ ６５７６４０５７５６ ２１３２４２９３ ６４１３６２６８２４ ９３．８４ ４７．１８ ９２．２３

Ｕ４８＿００１ ３０８１５４１０ ９３０６２５３８２０ ３０５４３２３５ ９０８８１７２８７０ ９４．３ ４８．８４ ９０．１９

Ｕ４８＿００２ ２５８５３６１７ ７８０７７９２３３４ ２５６１３８８５ ７５９０５１３３５９ ９４．２５ ４８．５３ ９０．００

Ｕ４８＿００３ ２７１２３０６６ ８１９１１６５９３２ ２６８９７５８０ ８００４６４８９１１ ９４．６５ ４９．１３ ９０．２６

Ｕ７２＿００１ ２２９２９０８３ ６９２４５８３０６６ ２２６５５９５１ ６７８８６８４６２２ ９４．０７ ４７．５５ ８８．３８

Ｕ７２＿００２ ２３６０７１３２ ７１２９３５３８６４ ２２９３１３９８ ６８７０２０３９６３ ９４．１６ ４８．０６ ８９．３９

Ｕ７２＿００３ ３００８６５７８ ９０８６１４６５５６ ２８８８２８９３ ８６８３３９６１４１ ９４．６１ ４７．５１ ９０．１８

　 　 Ｑ３０ 具体意思为碱基质量值达到 ３０（即碱基正确率达 ９９．９％）的碱基所占的百分比

　 图 ４　 不同采样时间与对照组相比显著上调和下调的基因数量（ ｜
ｌｏｇ２ＦＣ ｜ ＞１，ＦＤＲ＜０．０５）
Ｆｉｇ．４　 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｕｐ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ａｎｄ ｄｏｗｎ⁃
ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｓａｍｐｌｉｎｇ ｔｉｍｅｓ
ＤＥＧ：差异表达基因；ＦＣ：两样本间表达量的差异倍数；ＦＤＲ：错误
发现率

２．４　 差异表达基因功能富集分析

对上述选定的重点关注基因进行功能富集分析，以
探索草地贪夜蛾在长时间蝙蝠超声胁迫下发生的转录

调控模式。 ＧＯ 富集结果表明，２１５ 个上调基因显著富

集到 ２４３ 个 ＧＯ 条目中，前 ２０ 条结果如图 ６ 左图所示。
ＧＯ 条目可分为三类， 分别为生物过程 （ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ
Ｐｒｏｃｅｓｓ，ＢＰ）、分子功能（Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｆｕｎｃｔｉｏｎ，ＭＦ）和细胞

成分（Ｃｅｌｌ Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ，ＣＣ），表 ４ 展示了每个类别中除

前 ２０ 个结果外其他一些值得关注的 ＧＯ 条目。 ３０６ 个

下调基因显著富集至 ２３３ 个 ＧＯ 条目中，前 ２０ 条结果

如图 ６ 右图所示，主要与各种代谢过程和生物合成过程

相关。 ＫＥＧＧ 富集分析结果表明，上调基因显著富集在

１４ 个信号通路中，下调基因显著富集在 ２５ 个通路中，
前 ２０ 条结果详见图 ７。

９８９８　 ２０ 期 　 　 　 石林云　 等：草地贪夜蛾对新入侵地区蝙蝠超声波胁迫的行为反应和转录组分析 　
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图 ５　 差异表达基因火山图

Ｆｉｇ．５　 Ｖｏｌｃａｎｏ ｐｌｏｔ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ

表 ３　 与对照组相比 ６ 个时间段内上调和下调基因的频率分布情况

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｕｐ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ａｎｄ ｄｏｗｎ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ６ ｔｉｍｅ ｐｅｒｉｏｄｓ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ

频次
Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

上调基因数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｕｐ⁃
ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ

下调基因数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｏｗｎ⁃
ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ

频次
Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

上调基因数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｕｐ⁃
ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ

下调基因数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｏｗｎ⁃
ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ

６ ０ １ ２ ８０４ ９３４

５ ３ １５ １ １３７０ １２５１

４ １３ ７６ 合计 Ｔｏｔａｌ ２３８９ ２４９１

３ １９９ ２１４ ≥３ ２１５ ３０６

２．５　 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 实验验证结果

本研究发现，大多数上调基因（１２０ ／ ２１５，５５．８％）在超声刺激 ０．５ 小时的时候表达量存在一个峰值，而大多

数下调基因（２１８ ／ ３０６，７１．２％）在超声刺激 ７２ 小时的时候表达水平处于谷值。 为了验证本研究中转录组测序

分析鉴定出的差异表达基因的准确性，本研究选择了 ５ 个在 ０．５ 小时时显著上调的基因和 ６ 个在 ７２ 小时时

显著下调的基因进行 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 实验验证。 这些差异表达基因主要从显著富集的 ＧＯ 条目中随机选取。 １１ 个

差异表达基因的 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 结果如图 ８ 所示。 从图 ８ 中可以看出，虽然 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 的结果相较于转录组分析得

到的差异倍数较低，但总体变化趋势与转录组数据分析结果完全一致，表明转录组分析的结果是可靠的。
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图 ６　 上调基因和下调基因的 ＧＯ 功能富集（Ｐａｄｊｕｓｔ＜０．０５，显示前 ２０ 个结果）

Ｆｉｇ．６　 ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｏｆ ｕｐ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｄｏｗｎ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ （Ｐａｄｊｕｓｔ＜０．０５， ｄｉｓｐｌａｙ ｔｈｅ ｔｏｐ ２０ ｒｅｓｕｌｔｓ）

ＧＯ：基因本体论；Ａ：光刺激检测；Ｂ：可见光探测；Ｃ：光信号转导；Ｄ：可见光光电转换；Ｅ：对血管紧张素的反应；Ｆ：顺行轴突蛋白转运；Ｇ：淀

粉样蛋白原纤维形成的负调控；Ｈ：晶状体的结构成分；Ｉ：蛋白激酶 Ｃ 抑制剂活性；Ｊ：ＶＥＧＦ 激活的血管内皮生长因子受体信号通路对内皮细

胞趋化性的正向调节；Ｋ：心肌纤维；Ｌ：血管内皮生长因子信号通路对细胞迁移的正调控；Ｍ：突触前蛋白定位；Ｎ：微管蛋白复合体；Ｏ：淀粉

样原纤维形成的调控；Ｐ：内皮细胞趋化性的正调控；Ｑ：轴⁃树突蛋白转运；Ｒ：内皮细胞趋化性的调控；Ｓ：突触后密度膜；Ｔ：倒钩端肌动蛋白

丝帽；ａ：核糖磷酸代谢过程；ｂ：前体代谢产物和能量的产生；ｃ：嘌呤核糖核苷酸代谢过程；ｄ：核糖核苷酸代谢过程；ｅ：嘌呤核苷酸代谢过程；

ｆ：核糖磷酸生物合成过程；ｇ：含嘌呤化合物的生物合成过程；ｈ：嘌呤核糖核苷酸生物合成过程；ｉ：嘌呤核苷酸生物合成过程；ｊ：核糖核苷酸

生物合成过程；ｋ：核苷单磷酸生物合成过程；ｌ：嘌呤核苷单磷酸生物合成过程；ｍ：嘌呤核糖核苷单磷酸生物合成过程；ｎ：核糖核苷单磷酸生

物合成过程；ｏ：ＡＴＰ 生物合成过程；ｐ：嘌呤核糖核苷三磷酸生物合成过程；ｑ：嘌呤核苷三磷酸生物合成过程；ｒ：核糖核苷三磷酸生物合成过

程；ｓ：吡啶核苷酸代谢过程；ｔ：烟酰胺核苷酸代谢过程

表 ４　 每个类别中一些重要的被富集的 ＧＯ 条目

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｏｍｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ＧＯ ｔｅｒｍｓ ｉｎ ｅａｃｈ ｃａｔｅｇｏｒｙ

ＧＯ 号
ＧＯ ＩＤ

描述
Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

类别
Ｃａｔｅｇｏｒｙ

差异基因数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＤＥＧｓ

ＧＯ：０００７６００ 感官感知 生物过程 ２０
ＧＯ：００６０１１７ 听觉受体细胞发育 生物过程 ５
ＧＯ：１９０２１７６ 氧化应激诱导的内在凋亡信号通路的负调控 生物过程 ５
ＧＯ：０００９５８１ 外部刺激的检测 生物过程 １０
ＧＯ：０００６８３６ 神经递质转运 生物过程 １３
ＧＯ：００４２５９５ 对饥饿的行为反应 生物过程 ４
ＧＯ：０００１６６２ 行为恐惧反应 生物过程 ４
ＧＯ：００４２４９０ 机械感受器分化 生物过程 ５
ＧＯ：００３０４２４ 轴突 细胞成分 ２１
ＧＯ：００９７０６０ 突触膜 细胞成分 １０
ＧＯ：００４３０２５ 神经元细胞体 细胞成分 １７
ＧＯ：００３２４２１ 立体纤毛束 细胞成分 ５
ＧＯ：０００５０８０ 蛋白激酶 Ｃ 结合 分子功能 ７
ＧＯ：００５１０８２ 未折叠蛋白结合 分子功能 ７
ＧＯ：０００３７７９ 肌动蛋白结合 分子功能 ９

　 　 ＧＯ：基因本体论 Ｇｅｎｅ ｏｎｔｏｌｏｇｙ

３　 讨论

草地贪夜蛾成虫后胸处有一对鼓膜听器，可以感知到蝙蝠发出的超声波。 超声听觉对于鳞翅目昆虫躲避

１９９８　 ２０ 期 　 　 　 石林云　 等：草地贪夜蛾对新入侵地区蝙蝠超声波胁迫的行为反应和转录组分析 　
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图 ７　 上调基因和下调基因的 ＫＥＧＧ 通路富集（Ｐａｄｊｕｓｔ＜０．０５，显示前 ２０ 个结果）

Ｆｉｇ．７　 ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｏｆ ｕｐ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｄｏｗｎ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ （Ｐａｄｊｕｓｔ＜０．０５， ｄｉｓｐｌａｙ ｔｈｅ ｔｏｐ ２０ ｒｅｓｕｌｔｓ）

ＫＥＧＧ：京都基因与基因组百科全书；Ａ：光转导⁃蝇；Ｂ：血清素能突触；Ｃ：阿米巴病；Ｄ：ＶＥＧＦ 信号通路；Ｅ：促性腺激素释放激素分泌；Ｆ：长寿

调节途径⁃多种；Ｇ：味觉传导；Ｈ：ＭＡＰＫ 信号通路；Ｉ：谷氨酸能突触；Ｊ：胃酸分泌；Ｋ：胰岛素分泌；Ｌ：胰腺分泌；Ｍ：吗啡成瘾 ；Ｎ：逆行内源性

大麻素信号传导；ａ：不同环境中的微生物代谢；ｂ：碳代谢；ｃ：氨基酸的生物合成；ｄ：糖酵解 ／ 糖异生；ｅ：柠檬酸（ＴＣＡ）循环；ｆ：糖尿病性心肌

病；ｇ：氨基糖与核苷酸糖代谢；ｈ：丙酮酸代谢；ｉ：甲烷代谢；ｊ：磷酸戊糖途径；ｋ：光合生物的固碳作用；ｌ：胰高血糖素信号通路；ｍ：ＨＩＦ⁃ １ 信号

通路；ｎ：化学致癌作用⁃活性氧；ｏ：氧化磷酸化；ｐ：甘氨酸、丝氨酸和苏氨酸代谢；ｑ：果糖和甘露糖代谢；ｒ：产热；ｓ：核苷酸糖的生物合成；ｔ：朊

病毒病

图 ８　 通过 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 实验验证差异表达基因

Ｆｉｇ．８　 Ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｂｙ ｑＲＴ⁃ＰＣＲ

ｑＲＴ⁃ＰＣＲ：实时荧光定量 ＰＣＲ

蝙蝠天敌具有重要作用，然而，昆虫听觉相关基因的研究目前还相对较少。 在本研究中，草地贪夜蛾在蝙蝠超

声胁迫下激活了听觉相关通路，鉴定到一些差异基因被显著富集在感官感知（ＧＯ０００７６００）和听觉受体细胞发

育（ＧＯ００６０１１７）过程。 ＬＯＣ１１８２６４９６０ 是钙粘蛋白⁃ ２３（ＣＤＨ２３）的编码基因。 钙粘蛋白是钙依赖性细胞粘附

蛋白。 在哺乳动物中，ＣＤＨ２３ 对于在胚胎晚期或出生后早期发育过程中建立和维持耳蜗和前庭中毛细胞的

立体纤毛束的适当组织是必需的。 它是由 ＵＳＨ１Ｃ、ＵＳＨ１Ｇ、ＣＤＨ２３ 和 ＭＹＯ７Ａ 形成的功能网络的一部分，介
导正常听力所需的耳蜗毛细胞中的机械转导［２７—２８］。 ＬＯＣ１１８２７２６６０ 编码肌球蛋白 ＩＩＩｂ（ｍｙｏｓｉｎ⁃ＩＩＩｂ），对小鼠

正常耳蜗毛束发育和听力至关重要。 它在耳蜗毛束形态发生的早期阶段发挥着重要作用，影响要产生的立纤

毛的数量和长度，并限制形成的听觉毛束内微绒毛的生长，从而有助于毛束的结构，包括其阶梯模式［２９］。
ＬＯＣ１１８２７３７３１ 是 ｗｈｉｒｌｉｎ 蛋白的编码基因，ｗｈｉｒｌｉｎ 蛋白作为 ＵＳＨ２ 复合体的一员参与听觉和视觉［３０］。 它对于

延长和维持小鼠内耳 Ｃｏｒｔｉ 器官中的内外毛细胞立体纤毛是必要的［３１］。 ＬＯＣ１１８２６６７７３ 是跨膜蛋白 １３２Ｅ
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（ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ １３２Ｅ）的编码基因，该蛋白是人类正常内耳毛细胞功能和听力所必需的［３２］。 这些基因

在草地贪夜蛾受到蝙蝠超声波刺激后表达量显著上调，在未来的研究中可以通过基因编辑技术进一步探索这

些基因在蛾类听器发育和超声听觉中的具体作用。
当生物体受到有害刺激时，体内活性氧 （Ｒｅａｃｔｉｖｅ ｏｘｙｇｅｎ ｓｐｅｃｉｅｓ，ＲＯＳ） 的过度积累会导致氧化应激

（Ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｓｔｒｅｓｓ，ＯＳ），从而损害听觉系统［３３—３４］。 热休克蛋白（Ｈｅａｔ ｓｈｏｃｋ ｐｒｏｔｅｉｎｓ，ＨＳＰ）是在应激状态下被诱

导表达并在细胞内合成的蛋白质，具有保守的氨基酸序列［３５］。 小热休克蛋白（Ｓｍａｌｌ ｈｅａｔ ｓｈｏｃｋ ｐｒｏｔｅｉｎ，ｓＨＳＰ）
是热休克家族的一员，也是抵抗外部不良刺激的重要物质［３６］。 研究表明，作为分子伴侣的小热休克蛋白可以

将变性蛋白维持在折叠能力状态［３７］，它在应激抵抗和肌动蛋白组织中发挥作用［３８］。 在本研究中，蝙蝠超声

胁迫诱导了草地贪夜蛾体内的氧化应激，氧化应激诱导的内在凋亡信号通路的负调控（ＧＯ１９０２１７６）被显著富

集，ＨＳＰ 基因家族的基因表达显著上调，这可能增强蛾类对蝙蝠超声刺激的应激抵抗能力。 本研究结果与

Ａｒｍｅｎｔａ 等［３９］对黄腹旱獭暴露于捕食者诱导的转录组反应的结果一致。 当面临捕食者威胁时，ＨＳＰ 基因可能

在蛾类对超声胁迫的反应中发挥重要作用。
研究表明，蝙蝠发出的回声定位叫声创造了一种恐惧的声音景观，无论蝙蝠是否真的捕食飞蛾，这些叫声

都会通过非消耗效应对蛾类的行为和生活史产生负面影响。 在对甜菜夜蛾的研究中表明，蝙蝠的超声波会减

少甜菜夜蛾的飞行、求偶和交配等活动频率，以及减少食物摄入［１６］。 在本研究中，草地贪夜蛾在受到入侵地

蝙蝠超声胁迫后的行为反应与甜菜夜蛾相似，同样表现为飞行活动的显著降低，并且减少摄食。 在转录水平

上，与各种代谢过程和生物合成过程相关的基因表达显著降低，这与行为学观察结果一致。 本研究中检测到

两个章鱼胺受体基因的表达显著下调，即 ＬＯＣ１１８２７０５６５（章鱼胺受体 Ｏａｍｂ）和 ＬＯＣ１１８２７０３８２（章鱼胺受体

β⁃２Ｒ）。 章鱼胺是无脊椎动物的神经递质、神经激素和神经调节剂［４０］。 在果蝇中，β⁃ ２Ｒ 是章鱼胺的自受

体［４１］，正向调节突触生长［４２］。 Ｏａｍｂ 是蘑菇体内的一种章鱼胺受体［４３］，通过作用于脑间部的神经元来调节

睡眠 ／觉醒行为，以促进觉醒［４４］。 章鱼胺对昆虫的生长、取食、飞行、代谢等多种生理过程具有重要作用，蝙蝠

超声可能通过对章鱼胺受体表达的影响调控草地贪夜蛾成虫的行为。
广泛使用杀虫剂防治草地贪夜蛾会引起蛾类抗性，危害田间有益昆虫，对农业生态系统的健康发展构成

严重威胁［４５］。 使用蝙蝠超声波驱逐飞蛾是一种物理驱虫方法，对具听器害虫具有选择性，而对作物或无听器

昆虫没有影响。 先前的研究表明，蝙蝠超声波对驱除飞蛾和减少产卵有一定作用［１４—１６］。 草地贪夜蛾作为入

侵昆虫，分布范围广泛，其入侵地蝙蝠和原产地蝙蝠物种组成有很大不同，原产地美洲的常见蝙蝠包括獒蝠

（Ｍｏｌｏｓｓｕｓ ｍｏｌｏｓｓｕｓ）、黑鼠耳蝠（Ｍｙｏｔｉｓ ｎｉｇｒｉｃａｎｓ）、大银线蝠（Ｓａｃｃｏｐｔｅｒｙｘ ｂｉｌｉｎｅａｔａ） ［１７］，其回声定位频率分别为

獒蝠 ２０—５０ ｋＨｚ，黑鼠耳蝠 ５０—８５ ｋＨｚ，大银线蝠 ４５—５５ ｋＨｚ。 这三种蝙蝠均仅在美洲分布，中国没有分布。
本研究中使用的三种蝙蝠是在中国南方常见的蝙蝠，且仅在亚洲分布，其回声定位主频分别为南蝠（ Ｉ． ｉｏ）
２１．９ ｋＨｚ，大耳菊头蝠（Ｒ． ｍａｃｒｏｔｉｓ）３６ ｋＨｚ，大蹄蝠（Ｈ． ａｒｍｉｇｅｒ）６８．２ ｋＨｚ。 虽然两地的蝙蝠组成完全不同，但
它们发出的超声波频率都在草地贪夜蛾的听觉敏感范围内，因此具有相似的抑制作用。 这表明草地贪夜蛾在

入侵中国后没有逃脱蝙蝠捕食者的控制，这为未来蝙蝠超声波作为一种无害的物理方法控制草地贪夜蛾以及

其它入侵昆虫提供了更多依据。

４　 结论

本研究观察了草地贪夜蛾受到入侵地蝙蝠超声胁迫后的行为变化，并对不同持续时间蝙蝠超声胁迫后的

草地贪夜蛾进行转录组比较分析，２１５ 个上调基因和 ３０６ 个下调基因被鉴定为草地贪夜蛾响应蝙蝠超声波的

关键基因。 功能富集分析显示，上调基因与神经信号传递、听觉受体细胞发育、氧化应激和恐惧反应高度相

关，下调基因主要富集在各种能量代谢途径和生物合成过程中。 行为结果显示，入侵地的蝙蝠超声波仍对草

地贪夜蛾有明显的抑制作用，可以显著降低草地贪夜蛾成虫的活跃程度和取食频率，这表明草地贪夜蛾在入

侵中国后没有逃脱蝙蝠捕食者的控制。

３９９８　 ２０ 期 　 　 　 石林云　 等：草地贪夜蛾对新入侵地区蝙蝠超声波胁迫的行为反应和转录组分析 　
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