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摘要：微生物在昆虫合成信息素与感知信息素的过程中起着关键作用，其广泛影响昆虫的行为、生理及种

群动态。微生物通过包括代谢调节、基因表达调控以及信号传递途径的干预等多种机制来精细地调节宿主

昆虫信息素的合成与感知，这种调节不仅促进了昆虫的适应性，还可能引发种群内部的竞争与资源分配的

矛盾。本文综述了近年来关于微生物影响昆虫信息素的合成与感知领域最新的研究进展，深入剖析了微生

物影响昆虫信息素的生成与感知能力的作用机制。同时，也探讨了这些调控机制在昆虫与微生物共生体系

进化历程中的意义，旨在揭示两者间相互作用的复杂机理，并为该领域未来的探索提供新的见解与研究导

向。
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Research progress on microbial regulation of insect pheromone

production and perception
XIAO Yi, CHENG Dai-Feng* (College of plant protection, South China Agricultural University,

Guangzhou 510642, China)

Abstract: Microorganisms play a pivotal role in modulating both the synthesis and perception of

pheromones in insects, exerting profound influences on their behavior, physiology, and population

dynamics. Through diverse mechanisms, including metabolic regulation, gene expression

modulation, and intervention in signaling pathways, microorganisms intricately regulate the

production and perception of pheromones in their insect hosts. This regulation not only enhances

insect adaptability but may also instigate intraspecific competition and resource allocation

conflicts. This review synthesizes recent advancements in understanding microbial influences on

insect pheromone biosynthesis and sensory perception,providing an in-depth analysis of the

underlying mechanisms. Furthermore, it explores the evolutionary implications of these regulatory

mechanisms within insect-microbe symbiotic systems, aiming to elucidate the complex interplay
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between these organisms and to offer novel insights and research directions for future

investigations in this field.
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昆虫是一个极其多样化的生物群体，并且在生态系统中占据着关键地位。与其他生物一

样，昆虫与微生物存在密切关系，这些微生物对昆虫的生态和进化产生深远的影响。昆虫体

内或体表的微生物种类多样，主要包括细菌、真菌、酵母菌、原生生物、古细菌和病毒等（White

and Lichtwardt，2004；Gurung et al.，2019）。这些微生物可能长期或短期与宿主共存，其

影响呈现多面性，既可能有益于昆虫的适应性，也可能有害，此外还有共栖的可能，即双方

互不干扰（Kaufman et al.，2000；Feldhaar，2011；Hammer et al.，2017）。与昆虫宿主建

立持久互作关系的微生物称为共生微生物（栾军波和王四宝，2023），如内共生菌（指生活

在宿主细胞或组织内的微生物）往往依赖宿主昆虫提供营养，同时也能为宿主带来适应性优

势，包括为宿主补充其植物饮食中缺乏的营养物质、克服宿主防御，以及抵御病原体、寄生

物或其他环境胁迫（Engel and Moran，2013；Mereghetti et al.，2017），如烟粉虱 Bemisia tabaci

体内的 Portiera和 Hamiltonella，其主要作用是向宿主提供营养（Fujiwara et al.，2022）。

然而，并非所有微生物对昆虫都是有益的，一些微生物具有致病性，可能降低宿主的生存能

力或引发疾病。如病毒可能会操纵宿主的行为或生理机能，最终增加其自身的传播和复制。

此外，一些非致病性病毒可能在共生关系中为其宿主带来益处（Gurung et al.，2019）。

化学信号是生物种内和种间最古老且最广泛的交流方式之一。在同一物种不同个体间传

递信息的化合物被称为信息素。虽然大多数昆虫信息素合成的最初途径是由脂肪酸合成的，

但是也存在类异戊二烯途径，以及氨基酸或其他复杂的宿主前体的简单转化（Tillman et al.，

1999）。当前，已阐明的信息素的作用包括求偶、交配、聚集、攻击和防御的协调、踪迹标

记、社会等级的建立，以及物种、性别、筑巢和个体间的识别（Slessor et al.，2005）。信

息素被许多生物体用来进行化学交流。在昆虫中，根据化合物诱导不同的行为将其分为几种

不同类型的信息素，包括吸引同种性别进行交配的性信息素，将两性聚集到特定的地点进行

喂食或交配的聚集信息素，以及标记地点或形成痕迹的标记信息素（吴帆等，2023）。

微生物广泛分布于自然界中，在进化过程中昆虫与微生物建立了密切复杂的联系，两者

在共同进化的同时相互作用并相互依赖（Ai et al.，2022）。近年来，许多研究表明微生物

共生体对一物种的个体间的化学通讯具有显著影响（图 1）。因此，深入探究微生物对昆虫

信息素影响，不仅能为昆虫-微生物的研究提供新方向和思路，也为开发新的昆虫防治策略

和物种保护策略奠定坚实的基础（Gupta and Nair，2020；Nakano et al.，2022），同时对于

研发新型害虫诱捕技术具有重要的应用价值。本文综述了近年来有关微生物对昆虫信息素的

影响及其分子机制的研究，并探讨了其进化意义，旨在为进一步研究微生物如何影响宿主化

学通讯提供见解。



图 1 微生物能够生成信息素成分或调节昆虫的信息素产生。这些微生物对通讯的影响在配偶定位、配偶

选择、聚集以及亲缘识别等行为中发挥重要作用。

Fig. 1 Microorganisms can produce pheromone components or modulate pheromone production in insects. Such

microbial effects on communication are known in the context of mate localization and mate choice, aggregation

and kin recognition.

1 昆虫传递并感知信息素的生物学机制

昆虫向环境中释放信息素，个体要通过外周神经系统识别环境中的信息素后才能做出反

应。信息素可分为挥发性信息素和低挥发性信息素两类，分别被昆虫的嗅觉感受器和味觉感

受器所识别。挥发性信息素通过嗅觉感受器上的小孔进入到感受器淋巴液中，在气味结合蛋

白（odorant binding proteins，OBPs）或化学感受蛋白（chemosensory proteins，CSPs）的协

助下（Pelosi et al.，2006），这些蛋白质将疏水性气味物质通过淋巴液传递到位于嗅觉神经

元树突膜上的气味受体（olfactory receptors，ORs）或离子受体（ionotropic receptors，IRs）

上。随后，ORs或 IRs将化学信号转化为电信号，并将其传递到中枢神经系统（central nervous

system，CNS），从而引发嗅觉反应（Chertemps et al.，2015）。

低挥发性信息素包括氨基酸、核苷酸、单糖、酸、矿物盐和各种次生代谢物质等（Mullin

et al.，1994），这些物种通常可被昆虫的味觉感受器识别。不同于嗅觉感受器，味觉感受器

仅在顶端有一个小孔，化学物质通过这些孔隙渗透进入味觉感受器，并与味觉感受神经元

（gustatory receptor neurons，GRNs）的树突相接触。树突表面的味觉受体（gustatory receptors，

GRs）与化学分子结合后被激活，进而产生电信号，这些电信号随后通过轴突以脉冲的形式

传递到昆虫中枢神经系统，从而调节昆虫的行为（Tillman et al.，2024）。

2 微生物对昆虫信息素产生和感知的影响

2.1 微生物对昆虫交配行为的影响

微生物与昆虫之间的联系主要体现在昆虫与内共生菌的共生关系中，这些微生物可以通

过多种方式影响宿主的生理、生态和进化（Douglas，2009；Feldhaar，2011；V. Flórez et al.，

2015），包括直接或间接影响化学通讯和配偶选择（Brucker and Bordenstein，2012）（表 1）。

在不同的昆虫中，用抗生素对宿主内共生菌进行破坏会导致宿主吸引力和繁殖力下降。例如，

对采采蝇 Glossina m. morsitan进行抗生素（尤其是四环素）处理后其 3种内共生菌 Sodalis、

Wolbachia和 Wigglesworthia丰度显著降低，雌性性信息素 15, 19, 23-三甲基三十七烷的相对

含量显著降低，雌蝇对雄蝇的引诱力降低，表明对微生物群进行干扰可能会影响交配选择行



为（Engl et al.，2018）。吉氏金小蜂 Nasonia giraulti在感染 Wolbachia pipientis后，受感染

雌蜂的配偶接受度和繁殖力降低，并且检测到在雌蜂的嗅觉感受器中含有 W. pipientis，由此

推测 W. pipientis可能通过干扰雌蜂的嗅觉感受作用从而影响雌蜂的择偶决策（Chafee et al.，

2011）。对橘小实蝇 Bactrocera dorsalis雌虫进行抗生素处理，不仅会降低其对雄虫的吸引

力，还会产生强烈的驱避作用。通过喂养雌蝇重新引入肠道微生物群可以完全逆转这种影响

（Damodaram et al.，2016）。不同饮食环境（喂养淀粉和糖浆）会导致黑腹果蝇 Drosophila

melanogaster体内肠道菌群产生差异，而这种菌群差异会使果蝇更倾向于与相同饮食的异性

个体交配。Sharon 等人（2010）的研究表明，使用抗生素能消除这种选择性的交配行为，

而重新引入特定的肠道菌 Lactobacillus plantarum则可以恢复这一行为，推测肠道菌可能是

通过改变果蝇体内的化学成分（如性信息素）来实现交配选择行为。

另外，病毒与宿主之间也可能存在一种协同进化的关系，这种关系有助于病毒的传播。

以杆状包膜病毒 Helicoverpa zea nudivirus 2（Hz-2V）为例，该病毒能够长期感染棉铃虫

Helicoverpa zea 雌蛾的种群。受感染的雌虫释放信息素量是对照组的五到七倍，能够吸引更

多的雄性。这种因感染而增强的雌性吸引力，可能会促进病毒在昆虫种群中的传播（Burand

et al.，2005）。

2.2 微生物对昆虫社会活动的影响

除了在求偶和交配中发挥重要作用外，信息素还介导昆虫其他大量社会活动。有研究表

明某些物种的共生微生物有助于产生聚集信息素，并生成一些化合物，使得个体能够区分同

属和不同属的个体。一些群居昆虫的聚集行为可通过识别同种昆虫粪便的挥发物所介导。由

于大多数昆虫的肠道中都有复杂的微生物群落，因此粪便释放的挥发性物质的混合物不仅受

到昆虫本身及其饮食的影响，还受到肠道微生物的影响。在德国小蠊 Blattella germanica中，

发现肠道细菌代谢产生的挥发性羧酸对同类具有显著的吸引作用。抗生素处理后的蜚蠊粪便

对同种其他个体的吸引力大幅减弱，而重新接种特定微生物后，粪便的吸引力又得以恢复增

强（Wada-Katsumata et al.，2015）。当破坏沙漠蝗 Schistocerca gregaria肠道细菌群落后，

其粪便中的苯酚和愈创木酚的含量显著降低。将先前从蝗虫中分离出来的克雷伯氏菌

Klebsiella pneumoniae、阴沟肠杆菌 Enterobacter cloacae和成团泛菌 Pantoea agglomerans重

新接种后，这些苯酚类化合物的含量能恢复正常水平，表明细菌参与这些化学物质的合成并

调控宿主的聚集行为（Dillon et al.，2002）。类似地，黑腹果蝇中肠道微生物也能增强粪便

对同类的吸引力，但与蝗虫和蜚蠊不同，黑腹果蝇粪便吸引力的增强是由病原菌而非互利共

生的肠道微生物引起的。这可能是病原体通过调控宿主气味特征来增强其自身传播能力的一

种策略（Keesey et al.，2017）。

骚扰锥蝽 Triatoma infestans的成虫能够释放一种挥发性有机化合物（VOCs）的混合物，

这些化合物具有警戒作用，并可能在性行为和防御中起重要作用（Palottini and Manrique，

2016）。Lobo等人（2018）观察到，当 T. infestans感染白僵菌 Beauveria bassiana后，其主



要警戒信息素成分丙酸的含量比未感染个体高出三倍。同时，参与短链脂肪酸挥发物合成的

两个基因 Ti-brnq和 Ti-bkdc在感染早期阶段的表达也有所增加。西方蜜蜂 Apis mellifera感

染肠道微孢子虫后，其信息素油酸乙酯（EO）水平升高，飞行活动更加频繁，蜂巢工蜂的

分化受到抑制，影响了蜂巢正常觅食（Dussaubat et al.，2010）。此外，受 Nosema spp.感染

的蜜蜂与未感染的个体相比，受感染蜜蜂的死亡率显著增加。这些结果表明，虽然 Nosema

感染可能会影响蜂群的整体稳态，但是感染后的蜜蜂更频繁的飞行活动或许有助于降低蜂群

内部的疾病传播风险。

除上述之外，尸体处理行为是社会性昆虫维持群体卫生的重要策略。研究发现，感染绿

僵菌 Metarhizium anisopliae死亡的红火蚁 Solenopsis invicta蛹体表面的脂肪酸（棕榈酸、油

酸和亚油酸）浓度更高，实验证实亚油酸和油酸能引发工蚁的尸体处理行为。亚油酸和油酸

可能是识别蛹体尸体的化学信号，绿僵菌感染会促使蛹体尸体表面脂肪酸积累，从而加快工

蚁对蛹体尸体的处理（Qiu et al.，2015）。

表 1 微生物对昆虫配偶选择或社会活动的影响

Table 1 Function of microorganisms on insect mate choice or social activity

宿主

Host

微生物

Microbial

作用

Effect

参考文献

References

采采蝇

Glossina morsitans morsitans

伴突属 Sodalis

沃尔巴克氏菌Wolbachia Wigglesworthia

雌蝇对雄蝇的引诱力降低

Decreased attractiveness of female flies

Engl et al.，

2018

吉氏金小蜂

Nasonia giraulti

毕梯斯沃巴契亚体

Wolbachia pipientis

受感染雌蜂的配偶接受度和繁殖力降低

decrease mate acceptance of infected females

Chafee et al.，

2011

橘小实蝇

Bactrocera dorsalis

肠道微生物

Gut microbiota

降低对雄虫的吸引力

Decreased attractiveness of female flies

Damodaram et

al.，2016

黑腹果蝇

Drosophila melanogaster

植物乳杆菌

Lactobacillus plantarum

影响果蝇的交配偏好

Influence on Drosophila mating preferences

Sharon et al.，

2010

棉铃虫

Helicoverpa zea

杆状包膜病毒

Helicoverpa zea nudivirus 2（Hz-2V）

雌虫信息素分泌增加，对雄性的吸引力增强

Increased pheromone secretion in female insects

enhances their attractiveness to males

Burand et al.，

2005

德国小蠊

Blattella germanica

肠道微生物

Gut microbiota

粪便的吸引力增加

Increased fecal attraction

Wada-Katsuma

ta et al.，2015

沙漠蝗

Schistocerca gregaria

成团泛菌 Pantoea agglomerans

克雷伯氏菌 Klebsiella pneumoniae

阴沟肠杆菌 Enterobacter cloacae

粪便的吸引力增加

Increased fecal attraction

Dillon et al.，

2002

骚扰锥蝽

Triatoma infestans

白僵菌

B. bassiana

警戒信息素成分产生差异

Differences in the production of alarm pheromone

components

Lobo et al.，

2018

意大利蜜蜂

Apis mellifera

肠道微孢子虫

Nosema spp.

信息素油酸乙酯水平升高，飞行活动频率和死

亡率增加

The level of the pheromone ethyl oleate increases.

Increased flight activity and mortality

Dussaubat et

al.，2010

红火蚁

Solenopsis invicta

绿僵菌

Metarhizium anisopliae

促使蛹体尸体表面脂肪酸积累，加快工蚁对蛹

体尸体的处理

Promotes the accumulation of fatty acids on the

surface of pupal corpses,accelerating the workers'

Qiu et al.，

2015



disposal of pupal corpses

3 微生物调控昆虫信息素产生与感知能力的机制

3.1 直接合成信息素

一些共生微生物能够直接合成信息素。昆虫体表和体内，尤其是肠道内，微生物可能产

生挥发性有机化合物（VOCs），这些化合物可以直接作为信息素或信息素的前体物质。例

如，在沙漠蝗虫 Schistocerca gregaria中，肠道细菌 Pantoea agglomerans和其他微生物通过

分解食物成分，产生包括苯乙醛、苯乙醇和苯乙酸在内的化合物。这些化合物经宿主排泄后，

能作为聚集信息素，吸引其他蝗虫，促进群体行为。橘小实蝇直肠腺中的 Bacillus能够利用

食物中的葡萄糖和氨基酸产生雄虫性信息素，吸引雌性进行交配（Ren et al.，2021）。在切

叶蚁 Atta sexdens中，肠道细菌 Bacillus spp.能够合成某些脂肪酸，这些脂肪酸是蚁巢信息素

的组成成分，用于巢内成员之间的通讯（Currie et al.，1999）。在西方蜜蜂中，蜂巢中的微

生物（如 Lactobacillus spp.和 Bifidobacterium spp.）通过发酵蜂蜜和花粉生成某些挥发性化

合物，这些化合物可能在蜂群信息素的产生中起作用，有助于维持蜂群的社会结构（Engel and

Moran，2013）。红脂大小蠹肠道中有 5种常见挥发物，其中马鞭草烯酮是重要信息素。实

验表明，肠道微生物能将顺-马鞭草烯醇转化为马鞭草烯酮，且顺-马鞭草烯醇对肠道细菌毒

性强于马鞭草烯酮，说明肠道细菌合成信息素的过程也是一种对自身的解毒行为（徐乐天，

2016）。

3.2 间接调控宿主信息素的合成

微生物能够通过影响宿主的信息素合成途径来间接调控信息素的产生。这种调控机制可

能涉及宿主的基因表达、代谢路径的调整以及内分泌系统的调节作用。经过四环素处理后重

新接种 Bombella apis的西方蜜蜂幼虫，其体内受保幼激素和蜕皮激素调控的 vg、mrjp1基

因以及蜕皮激素响应基因 br-c的表达水平显著增加，这表明 B. apis能够影响蜜蜂体内保幼

激素和蜕皮激素的合成（Chen et al.，2024）。鉴于蜕皮激素和保幼激素参与昆虫信息素的

生物合成（Tillman et al，1999），这进一步证实了共生微生物能够通过影响上游基因的表

达来间接调控宿主信息素的合成。

微生物通过代谢活动产生信息素合成的前体物质，这些前体在宿主体内通过进一步的生

化反应转化为具有生物活性的信息素（Jurenka，2004）。许多信息素来源于基础代谢物，

例如脂肪酸、萜类化合物和甾醇（Engel and Moran，2013）。宿主通过酶促反应将这些前体

转化为具有生物活性的挥发性信息素。例如，当果蝇感染 AcMNPV病毒后，与果蝇信息素

产生和感知相关的去饱和酶 1（Desat1）基因（Labeur et al.，2002；Bousquet et al.，2012）

以及在同种信号传导中起作用的结合基因（Hortsch et al.，1998）在被感染的宿主中被共同

诱导表达。此外，与脂肪酸生物合成和信息素代谢相关的功能在响应 AcMNPV感染时表现

出富集现象，这与埃及伊蚊中观察的结果相似。这些发现表明，AcMNPV 感染可能通过调



节脂肪酸代谢途径和信息素信号转导通路，进而影响宿主的生理机能和行为表现，这种机制

可能在多种昆虫物种中普遍存在。

3.3 调节宿主对化学信号的感知能力

微生物，如病毒、肠道细菌和昆虫病原真菌，能够通过调控 OBP 和 OR的表达来调节

宿主化学信号感知能力。西方蜜蜂在脘翅病毒（DWV）的高负荷感染或微孢子虫寄生虫诺

泽氏菌 Nosema ceranae的寄生后均会导致 OBP表达的下调，这可能会导致宿主嗅觉灵敏度

的下降从而改变宿主行为（Badaoui et al.，2017；Silva et al.，2021）。冈比亚按蚊 Anopheles

gambiae感染沙门氏菌 Salmonella typhimurium后会引起 OBP 域蛋白 OBPd-1 的表达量下调

（Aguilar et al.，2005）。此外，Sindbis病毒感染雌性埃及伊蚊 Aedes aegypti后，其嗅觉组

织中的 AaegObp1和 AaegObp2 mRNA 水平显著降低，这表明该病毒可以有效地抑制 OBP

表达（Sengul and Tu，2010）。草地贪夜蛾 Spodoptera exigua感染多核多角体病毒 SeMNPV

后，幼虫头部中 SexiOR23、SexiOR35、SexiOR40c、SexiOR44和 SexiOR63这 5个基因的表

达量显著上调使得草地贪夜蛾能够识别更多种类的气味分子（Llopis-Giménez et al.，2021）。

然而，微生物对宿主信息化合物感知能力方面的调控分子机制仍需进一步研究。

4 微生物调控昆虫信息素生成的进化意义

在昆虫与微生物的相互作用过程中，昆虫能够获得其生长和发育所需的物质，而微生物

则借助昆虫来推动自身的传播，这对促进双方的共同进化具有重要的意义。微生物与昆虫之

间的共生关系非常复杂且多样化。一些微生物通过与昆虫形成共生关系，为其宿主提供营养、

解毒、防御病原体等多种功能，这种共生关系不仅有利于昆虫的生存和繁殖，也促进了微生

物在昆虫种群中的传播。此外，共生微生物还可以通过水平基因转移（HGT）与昆虫之间

的基因得以交换和传递，使得双方能够更快地适应环境变化，进一步加深了两者之间的共生

关系（Li et al.，2022）。信息素是昆虫间进行交流的关键化学信号。微生物通过直接或间

接影响信息素的产生、释放以及宿主感知信息素的能力使昆虫间信息传递发生改变，而这种

改变可能使昆虫在寻找配偶、保护资源或应对环境变化方面具有更高的适应性。

微生物调控信息素的作用不仅影响昆虫个体的行为发生改变，还可能导致物种间发生生

殖隔离。例如，喂养淀粉或糖浆会导致黑腹果蝇体内肠道菌群发生差异，而这种菌群差异会

使果蝇性信息素的水平发生改变进而更倾向于与相同饮食的个体交配，且该交配偏好具有较

强的可遗传性，从而产生了不经遗传分化的生殖隔离现象（Wada-Katsumata et al.，2015）。

这种共生微生物通过调控宿主的交配选择行为，为宿主种群的生殖隔离和物种分化提供了重

要的选择压力（Brucker and Bordenstein，2012）。

微生物通过改变信息素信号来影响昆虫种群的聚集和扩散行为、资源利用效率以及与其

他物种（如天敌、寄主植物）的相互作用。中欧山松大小蠹 Dendroctonus ponderosae的两种

共生酵母菌 Pichia pinus和 Hansenula capsulata可以高效的将马鞭草醇转化为雌虫的聚集信

息素（Hunt and Borden，1990）。相比健康蚜虫，感染真菌病原体 Erynia neoaphidis的豌豆



蚜 Acyrthosiphon pisum对蚜虫警报信息素的敏感性较低（Roy et al.，1999），这虽然有利于

病原体能够更好地在种群内进行传播，但抑制了受感染的蚜虫向健康种群传播病原体的能力。

这些微生物调控不仅能够避免资源过度浪费，还能增强其生态适应性，并可能推动生态系统

的演化进程。

5 展望

微生物能够通过分泌挥发性有机化合物或调节昆虫体内的代谢途径来影响信息素的产

生，进而改变昆虫的行为模式，如觅食习惯、交配行为、产卵选择等。尽管已有一些研究揭

示了微生物对昆虫的种内化学通讯的潜在影响，但迄今为止，通过实验证实微生物参与调控

昆虫信息素产生的研究仍然较少。这使得我们难以形成对微生物如何介导昆虫信息素产生的

全面且统一的认识。

探究微生物对宿主信息素影响的主要挑战在于获取无菌昆虫个体极为不易，而这一过程

往往会影响宿主的正常生理状态。如，使用抗生素处理可能直接作用于宿主昆虫自身，去除

专性和部分兼性共生微生物同样可能对宿主产生不良影响。因此，为了获得准确的研究结果，

必须采取措施排除这些干扰因素，例如实施适当的再感染处理或维持长期保持无菌培养并通

过饮食补充微生物（Salem et al.，2014）。如今，已有多种获取无菌昆虫的成熟方法，为研

究提供了新思路。郑浩等人（2017）将蜂蛹放置于无菌容器内，同时为新羽化的蜜蜂提供严

格无菌的环境与食物，成功培育出了无菌蜜蜂个体，深入探究肠道微生物与蜜蜂健康、信息

素合成的关联，为相关研究提供重要参考。此外，研究微生物对宿主信息素影响的另一挑战

在于需要将分析化学技术与嗅觉行为实验相结合，同时需要具备操控共生系统的专业知识。

这些研究领域的传统上是各自独立发展的。因此，为了深入揭示微生物对昆虫信息素产生以

及影响宿主感知信息素能力的分子机制，加强微生物研究与化学生态学之间的跨学科合作显

得尤为重要。

最后，深入探究微生物对昆虫化学感受的调控机制可为害虫控制和生物防治领域开辟新

的视角。通过抑制宿主嗅觉基因的表达，可以干扰其正常的嗅觉感知行为，从而为害虫防治

提供新的思路。例如，冈比亚按蚊在感染沙门氏菌后，其嗅觉结合蛋白（OBP）基因 OBPd-1

的表达显著降低，导致蚊子定位宿主的能力下降，进而减少病毒传播的风险（Aguilar et al.，

2005）。这种方法利用病原体调控宿主的基因表达，为控制媒介昆虫提供了潜在途径。此外，

筛选病原体感染后发生表达变化的嗅觉相关基因，并将其作为 RNAi的靶点，可进一步提升

生物防治的效果。例如，西方蜜蜂在感染脘翅病毒（DWV）或微孢子虫寄生虫诺泽氏菌

Nosema ceranae后，其 OBP表达水平显著下调，可能导致嗅觉灵敏度下降（Badaoui et al.，

2017；Silva et al.，2021）。基于此，利用 RNAi技术靶向调控 OBP基因，可能有效控制西

方蜜蜂种群及其携带病毒的传播。
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