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The recent disciplinal progresses of
agricultural entomology in China
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Abstract：Ｉｎ ｔｈｉｓ ｐａｐｅｒ， ｆｏｕｒ ｒｅｃｅｎｔ ａｄｖａｎｃｅｓ ａｎｄ ａｃｈｉｅｖｅｍｅｎｔｓ ｏｆ Ｃｈｉｎａ ｉｎ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｉｎｓｅｃｔ ｒｅｓｅａｒｃｈ， ｎａｍｅｌｙ， ｏｎ ｔｈｅ
ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ （Bombyx mori Ｌｉｎｎａｅｕｓ）， ｏｎ ｔｈｅ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｇｉｏｎａｌ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌ-
ｗｏｒｍ （Helicoverpa armigera （Ｈüｂｎｅｒ））， ｏｎ ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄｉｚｅｄ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ ｆｏｒ ｓａｆｅｔｙ ｏｆ ｈｏｎｅｙ ｂｅｅ （Apis mel-
lifera Ｌｉｎｎａｅｕｓ） ｐｒｏｄｕｃｔｓ， ａｎｄ ｏｎ ｔｈｅ ｖｉｒｕｓ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｐｒｏｐｅｒｔｙ ｏｆ ｓｍａｌｌ ｂｒｏｗｎ ｐｌａｎｔｈｏｐｐｅｒ （Laodelphax striatellus
（Ｆａｌｌéｎ）） ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｖｅｃｔｏｒ ａｎｄ ｒｉｃｅ ｓｔｒｉｐｅ ｖｉｒｕｓ （ＲＳＶ）， ｗｅｒｅ ｒｅｐｏｒｔｅｄ．Ａｌｌ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｅａｒ-
ｃｈｅｓ ａｒｅ ｖｅｒｙ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆｏｒ ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｉｎｓｅｃｔ ｐｅｓｔｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｉｓｅａｓｅｓ ｔｈｅｙ ｔｒａｎｓｍｉｔ， ａｃｃｅｌｅｒａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ， ａｎｄ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ ｔｒａｄｅ ｏｆ ｈｏｎｅｙ ｂｅｅ ｐｒｏｄｕｃｔｓ．Ｍｏｓｔ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ａｃｈｉｅｖｅｍｅｎｔｓ
ｍｅｎｔｉｏｎｅｄ ａｂｏｖｅ ｈａｖｅ ｇｏｔ ｔｈｅ ｎａｔｉｏｎａｌ， ｐｒｏｖｉｎｃｉａｌ， ｍｉｎｉｓｔｅｒｉａｌ ｏｒ ｍｕｎｉｃｉｐａｌ ａｗａｒｄｓ ｏｎ ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ．
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1　Introduction
Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｅｎｔｏｍｏｌｏｇｙ ｉｓ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ａｎｃｉｅｎｔ ａｎｄ

ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｄｉｓｃｉｐｌｉｎｅ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ； ｉｔ
ｃｏｎｔａｉｎｓ ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｎｄ ｔｅｃｈｎｉｃａｌ ｅｘｔｅｎｓｉｏｎ ｏｎ ｐｏｐｕ-
ｌａｔｉｏｎ ｄｙｎａｍｉｃｓ， ｐｒｅｄｉｃｔｉｖｅ ｍｅｔｈｏｄｓ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｌ ｓｔｒａｔｅ-
ｇｙ ｏｆ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｉｎｓｅｃｔ ｐｅｓｔ （ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｈａｒｍｆｕｌ
ｍｉｔｅ ）； ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｉｎｓｅｃｔ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ
（ ｓｕｃｈ ａｓ ｓｉｌｋｗｏｒｍ （Bombyx mori Ｌｉｎｎａｅｕｓ） ａｎｄ ｈｏｎ-
ｅｙ ｂｅｅ （Apis mellifera Ｌｉｎｎａｅｕｓ） ｒｅａｒｉｎｇ ａｎｄ ｐｒｏｄｕｃ-
ｔｉｏｎ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ ｓｉｌｋ ａｎｄ ｂｅｅ ｐｒｏｄｕｃｔｓ， ｅｔｃ．）； ａｎｄ ｔｈｅ
ｕｓｅ ｏｆ ｐｒｅｄａｔｏｒｓ ｏｒ ｐａｒａｓｉｔｏｉｄｓ ａｇａｉｎｓｔ ｐｅｓｔ ｉｎｓｅｃｔｓ．
Ｔｈｕｓ ｉｔ ｃａｎ ｂｅ ｓｅｅｎ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｄｉｓｃｉｐｌｉｎｅ
ｉｓ ｏｆ ｇｒｅａｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｔｏ ｂｉｏ-ｓａｆｅｔｙ ａｎｄ ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ ｄｅ-
ｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ．Ｉｎ ｔｈｉｓ ｐａｐｅｒ， ｆｏｕｒ ｒｅｃｅｎｔ ａｄ-
ｖａｎｃｅｓ ａｎｄ ａｃｈｉｅｖｅｍｅｎｔｓ ｏｆ Ｃｈｉｎａ ｉｎ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｉｎｓｅｃｔ
ｒｅｓｅａｒｃｈ ｄｅａｌｉｎｇ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｉｃｓ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ， ｇｅｏ-
ｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｇｉｏｎａｌ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｔ-
ｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ （ Helicoverpa armigera （ Ｈüｂｎｅｒ ）），
ｓｔａｎｄａｒｄｉｚｅｄ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ ｆｏｒ ｓａｆｅｔｙ ｏｆ ｈｏｎｅｙ
ｂｅｅ ｐｒｏｄｕｃｔｓ， ａｎｄ ｖｉｒｕｓ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｐｒｏｐｅｒｔｙ ｏｆ ｓｍａｌｌ
ｂｒｏｗｎ ｐｌａｎｔｈｏｐｐｅｒ （ Laodelphax striatellus （ Ｆａｌｌéｎ））
ｗｅｒｅ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ．
2　Advance in silkworm genome research

Ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｉｓ ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｉｎｓｅｃｔｓ
ｉｎ Ｃｈｉｎａ．Ａｓ ｅａｒｌｙ ａｓ １９０６， ｉｔｓ １ ｓｔ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｈｙｂｒｉｄ
ｈａｓ ａｌｒｅａｄｙ ｂｅｅｎ ｕｓｅｄ ｂｙ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｓｉｌｋ ｇｒｏｗｅｒｓ ｔｏ ｉｎ-

ｃｒｅａｓｅ ｓｉｌｋ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ， ａ ｔｙｐｉｃａｌ ｅｘａｍｐｌｅ ｉｎ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ
ｔｏ ｍａｋｅ ｕｓｅ ｏｆ ｈｅｔｅｒｏｓｉｓ．Ｄｅｓｐｉｔｅ ｔｈｅ ｃｏｎｓｉｄｅｒａｂｌｅ ａｄ-
ｖａｎｃｅ ｉｎ ｓｅｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｉｎ ｒｅｃｅｎｔ
ｔｅｎｓ ｏｆ ｙｅａｒｓ， ｐｅｏｐｌｅ ｓｔｉｌｌ ａｗａｉｔ ｎｅｗ ｂｒｅａｋｔｈｒｏｕｇｈ ｉｎ
ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ．B．mori ｉｓ ｔｈｅ ｍｏｄｅｌ ｏｆ ｌｅｐｉｄｏｐ-
ｔｅｒａｎ， ａｎｄ ｍｏｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｆａｒｍｌａｎｄ， ｆｏｒｅｓｔ ａｎｄ ｓａｎｉｔａｒｙ ｉｎ-
ｓｅｃｔ ｐｅｓｔｓ ｂｅｌｏｎｇ ｔｏ Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ， ｓｏ ｔｈｅ ａｄｖａｎｃｅ ｉｎ
ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｉｓ ａｌｓｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｆｏｒ ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ ｌｅｐｉ-
ｄｏｐｔｅｒｏｕｓ ｐｅｓｔｓ．Ｔｈｅ ｓｉｌｋ ｇｌａｎｄ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｉｓ ａｎ ｅｆｆｉ-
ｃｉｅｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆａｃｔｏｒｙ ａｎｄ ａｌｓｏ ａ ｄｅｓｉｒａｂｌｅ ｂｉｏｒｅａｃｔｏｒ．
Ｏｗｉｎｇ ｔｏ ｉｔｓ ｍａｎｙ-ｓｉｄｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ， ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ
ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｈａｓ ｂｅｃｏｍｅ ａｎ ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ ｈｏｔ ｓｐｏｔ ｏｆ ｓｃｉｅｎ-
ｔｉｆｉｃ ｒｅｓｅａｒｃｈ．Ｉｎ Ｃｈｉｎａ， ｔｈｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｇｅ-
ｎｏｍｅ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｓｕｂｓｉｄｉｚｅｄ ｂｙ ａ ｓｅｒｉｅｓ ｏｆ ｎａｔｉｏｎａｌ ｐｒｏ-
ｊｅｃｔｓ ｓｕｃｈ ａｓ ｔｈｅ “８６３” Ｐｒｏｊｅｃｔ， “９７３” Ｐｒｏｊｅｃｔ， ＮＳＦＣ
（ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ ），
“９４８” Ｐｒｏｊｅｃｔ， ａｎｄ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｓｕｓｔｅｎｔａｔｉｖｅ Ｐｒｏｊｅｃｔ， ｅｔｃ．

Ｉｎ ２００１， ａ ｐｒｅｐａｒａｔｏｒｙ ｍｅｅｔｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎ-
ａｌ ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａｎ ｇｅｎｏｍｅ ｐｒｏｊｅｃｔ （ ＩＬＧＰ） ｗａｓ ｃｏｎｖｅｎｅｄ
ｉｎ Ｌｙｏｎ ｂｙ Ｊａｐａｎ， ＵＳＡ ａｎｄ Ｆｒａｎｃｅ， ａｔｔｅｍｐｔｉｎｇ ｔｏ ｐｒｏ-
ｍｏｔｅ ｔｈｅ ｉｌｌｕｓｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｉｎ ｔｏｔｏ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｉｍ-
ｐｏｒｔａｎｔ ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａｎ—ｓｉｌｋｗｏｒｍ．Ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ２０ ｓｃｉｅｎ-
ｔｉｓｔｓ ｆｒｏｍ ８ ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ ａｔｔｅｎｄｅｄ ｔｈｉｓ ｍｅｅｔｉｎｇ， ｂｕｔ Ｃｈｉｎａ
ｈａｄ ｎｏｔ ｂｅｅｎ ｉｎｖｉｔｅｄ．Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｃｏｎｔｅｎｄ ｆｏｒ ｉｎｔｅｒｎａ-
ｔｉｏｎａｌ ｃｏｏｐｅｒａｔｉｏｎ， Ｃｈｉｎａ ｓｔａｒｔｅｄ ａ ｌａｒｇｅ-ｓｃａｌｅ ｐｒｏｊｅｃｔ
ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔａｇｓ （ＥＳＴ）．Ｔｈｅ ｒｅ-
ｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ａｔ ｔｈｅ ２００２ ＩＬＧＰ ｍｅｅｔｉｎｇ ｃｏｎｖｅｎｅｄ
ｉｎ Ｔｓｕｋｕｂａ ｂｙ Ｊａｐａｎ， ａｎｄ ｔｈｅ ｍｅｅｔｉｎｇ ｄｅｆｉｎｅｄ ｔｈａｔ
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ｂｏｔｈ Ｃｈｉｎａ ａｎｄ Ｊａｐａｎ ｗｏｕｌｄ ｂｅ ｉｎ ｃｈａｒｇｅ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒ-
ｎａｔｉｏｎａｌ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｇｅｎｏｍｅ ｐｒｏｊｅｃｔ．Ｎｅｖｅｒｔｈｅｌｅｓｓ， ｎｏ
ｌｏｎｇ ａｆｔｅｒ ｔｈｉｓ ｍｅｅｔｉｎｇ， ｔｈｅ Ｊａｐａｎ ｓｉｄｅ ｉｍｐｌｉｅｄ ｔｈｅ
ｍｅａｎｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅｙ ｗａｎｔｅｄ ｔｏ ｇｅｔ ｔｈｅ ｉｎｔｅｌｌｅｃｔｕａｌ ｐｒｏｐｅｒ-
ｔｙ ｒｉｇｈｔ ｔｈｅｍｓｅｌｖｅｓ， ｓｏ ｔｈｅｙ ｒｅｆｕｓｅｄ ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ ｃｏｏｐ-
ｅｒａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｉｓ ｆｉｅｌｄ， ａｎｄ ｕｎｉｌａｔｅｒａｌｌｙ ｓｔａｒｔｅｄ ｓｉｌｋｗｏｒｍ
ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｓｉｎｃｅ Ｍａｒｃｈ ５ ｔｈ ２００３．Ｃｏｎｆｒｏｎｔｅｄ
ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｒｉｇｏｒｏｕｓ ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｏｎ， ｔｈｅ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｓｃｉｅｎｔｉｓｔｓ
ｈａｄ ｎｏ ｃｈｏｉｃｅ ｂｕｔ ｔｏ ａｐｐｌｙ ｆｏｒ ｔｈｅ ｇｏｖｅｒｎｍｅｎｔａｌ ｓｕｐｐｏｒｔ
ｔｏ ｌａｕｎｃｈ ｔｈｅ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｇｅｎｏｍｅ ｐｒｏｊｅｃｔ．Ａｆｔｅｒ
ｔｈｅｙ ｍａｄｅ ｇｒｅａｔ ｅｆｆｏｒｔｓ ａｎｄ ｓｕｒｍｏｕｎｔｅｄ ａ ｌｏｔ ｏｆ ｄｉｆｆｉｃｕｌ-
ｔｉｅｓ， ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｇｅｎｏｍｉｃ ｆｒａｍｅｗｏｒｋ ｍａｐ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ （ａｌ-
ｓｏ ｏｆ ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａｎ） ｉｎ ｔｈｅ ｗｏｒｌｄ ｗａｓ ｆｕｌｆｉｌｌｅｄ ａｎｄ ｐｕｂ-
ｌｉｓｈｅｄ ｏｎ Ｎｏｖｅｍｂｅｒ １５ ｔｈ ２００３， ｗｈｉｃｈ ｓｙｍｂｏｌｉｚｅｄ ｔｈａｔ
ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ａｎｄ Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ ｈａｓ ｓｔｅｐｐｅｄ
ｉｎｔｏ ａ ｎｅｗ ｐｈａｓｅ．
2．1　Silkworm expressed sequence tags project

Ｓｉｌｋｗｏｒｍ ＥＳＴ ｐｒｏｊｅｃｔ ｉｓ ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｐａｒｔ ｏｆ ＳＧＰ
（ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｇｅｎｏｍｅ ｐｒｏｊｅｃｔ） ａｎｄ ｂａｓｉｃ ｗｏｒｋ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎ-
ａｌ ｇｅｎｏｍｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ．Ｉｎ ２００２， ｔｈｅ ｓｃｉｅｎｔｉｓｔｓ ｏｆ Ｓｏｕｔｈ-
ｗｅｓｔ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｓｔａｒｔｅｄ ａ ｌａｒｇｅ-ｓｃａｌｅ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ＥＳＴ ｐｒｏ-
ｊｅｃｔ， ｂｙ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｖａｒｉｅｔｙ “ Ｄａｚａｏ” ａｓ ｔｅｓｔ
ｍａｔｅｒｉａｌ， ｔｈｅ ｃＤＮＡ ｌｉｂｒａｒｉｅｓ ｏｆ ｍａｉｎ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｏｒｇａｎｓ，
ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｓｉｌｋ ｇｌａｎｄ， ｍｉｄｇｕｔ， ｆａｔ ｂｏｄｙ， ｈｅｍｏｃｙｔｅ， ｓｅ-
ｍｉｎａｌ ｒｅｓｅｒｖｏｉｒ， ｏｖａｒｙ， ｖｉｒｇｉｎ ｅｇｇ， ｄｉａｐａｕｓｅ ｅｇｇ， ｎｏｎ-
ｄｉａｐａｕｓｅ ｅｇｇ， ａｎｄ ｐｕｐａｌ ｆａｔ ｂｏｄｙ， ｅｔｃ．ｗｅｒｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃ-
ｔｅｄ ａｎｄ ８２ ｔｈｏｕｓａｎｄ ＥＳＴ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ （ｓｏ
ｆａｒ ｔｈｅ ＥＳＴ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｎｕｍｂｅｒ ｈａｓ ｂｅｅｎ ｕｐ ｔｏ ２００ ｔｈｏｕ-
ｓａｎｄ）．Ｉｔ ｂｅｃｏｍｅｓ ｔｈｅ ｌａｒｇｅｓｔ ｄａｔａｂａｎｋ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ
ＥＳＴ ｉｎ ｔｈｅ ｗｏｒｌｄ， ａｎｄ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｈｉｇｈ-ｖａｌｕａｂｌｅ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ
ａｎｄ ｂａｓｉｃ ａｃｈｉｅｖｅｍｅｎｔｓ ｆｏｒ ａｎｎｏｔａｔｉｎｇ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｇｅｎｏｍｅ
ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｏｍｅ ｒｅｓｅａｒｃｈｅｓ．
2．2　Framework map and fine map of silkworm

genome
　　Ｔｈｅ ｉｎ ｔｏｔｏ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｖａｒｉｅｔｙ
“Ｄａｚａｏ” ｗｅｒｅ ｔｅｓｔｅｄ ｗｉｔｈ “ｓｈｏｔｇｕｎ” ｍｅｔｈｏｄ ｂｙ Ｓｏｕｔｈ-
ｗｅｓｔ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｇｅｎｏｍｅ Ｒｅ-
ｓｅａｒｃｈ， Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ．Ｔｈｅｙ ｈａｖｅ ｆｕｌ-
ｆｉｌｌｅｄ ５．５ ｍｉｌｌｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅａｃｔｉｏｎｓ， ａｎｄ ｆｉｎａｌｌｙ，
ｔｈｅ ｉｎ ｔｏｔｏ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｇｅｎｏｍｅ ｗａｓ ｃｏｖｅｒｅｄ ｗｉｔｈ ａ ｃｏｖｅｒ-
ａｇｅ ５．９ ｔｉｍｅｓ ａｓ ｂｉｇ ａｓ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｉｚｅ．Ｔｈｅ ｓｉｚｅ ｏｆ
ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｇｅｎｏｍｅ ｗａｓ ４２８．７ Ｍｂ， ２．６ ｔｉｍｅｓ ａｓ ｂｉｇ ａｓ
ｔｈａｔ ｏｆ ｐｏｍａｃｅ ｆｌｙ （ Drosphila melanogaster） ｇｅｎｏｍｅ
ａｎｄ ｏｎｅ ｓｅｖｅｎｔｈ ｏｆ ｔｈａｔ ｏｆ ｈｕｍａｎ ｇｅｎｏｍｅ．Ｔｈｅ ｆｏｒｅｃａｓ-
ｔｉｎｇ ｇｅｎｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｗａｓ １８ ５１０．Ａ ｌｏｔ ｏｆ ｉｍ-
ｐｏｒｔａｎｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ ｔｈｅ ｐｅｃｕｌｉａｒ ｇｅｎｅ ｏｆ
ｓｉｌｋ ｇｌａｎｄ， ｇｅｎｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｍｅｔａｍｏｒｐｈｏｓｉｓ ａｎｄ ｄｅ-
ｖｅｌｏｐｍｅｎｔ， ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｉｍｍｕｎｉｔｙ， ｗｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎ ｆｏｒ-
ｍａｔｉｏｎ， ｓｅｘｕａｌ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｓｔｒｕｃ-
ｔｕｒｅ， ｅｔｃ．ｗｅｒｅ ｄｉｓｃｏｖｅｒｅｄ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ．Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ
ａｎｄ ｓｉｚｅ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｍｏｒｅ ａｎｄ ｂｉｇｇｅｒ ｔｈａｎ
ｔｈｏｓｅ ｏｆ D．melanogaster， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｅ ｃｏｎｔｒａｓｔｉｖｅ

ｒｅｓｕｌｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ ｉｎｓｅｃｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ
ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ａ ｌａｒｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｔｒａｎｓｐｏｓｏｎｓ ｉｎｓｅｒｔｉｎｇ ｉｎ
ｔｈｅ ｉｎｔｒｏｎｓ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｇｅｎｅ ｗｈｉｃｈ ｃａｕｓｅｄ ｉｔ ｅｖｅｎ ｂｉｇ-
ｇｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ D．melanogaster．Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ａｎｎｏｔａ-
ｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｍｏｖａｂｌｅ ｆａｃｔｏｒｓ， ｉｔ ｗａｓ ｆｏｕｎｄ
ｔｈａｔ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｇｅｎｏｍｅ ｖｏｌｕｍｅ ｗａｓ ａｎ
ｅｖｅｎｔ ｈａｐｐｅｎｅｄ ｒｅｃｅｎｔｌｙ， ｃｏｍｐｌｅｔｅｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｒｏｍ ｔｈｅ
ｆｏｒｍｅｒ ｒｅｓｕｌｔｓ ｇｅｎｅｒａｌｌｙ ｆｏｕｎｄ ｉｎ ｇｅｎｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｈｕｍａｎ ｂｅｉｎｇ ａｎｄ ｒｏｄｅｎｔ．Ｔｈｅ ｃｏｎｔｒａｓｔｉｖｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｏｍａｉｎｓ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ， ｆｌｙ ａｎｄ ａｎｏｐｈｅｌｉｎｅ
ｍｏｓｑｕｉｔｏ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ８ ９４７ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｏ-
ｍａｉｎｓ， ２ ５６５ ｗｅｒｅ ｃｏｍｍｏｎ ｉｎ ｔｈｅｓｅ ｔｈｒｅｅ ｉｎｓｅｃｔｓ， ａｎｄ
１ ７９３ ｗｅｒｅ ｐｅｃｕｌｉａｒ ｉｎ ｓｉｌｋｗｏｒｍ．Ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ｔｒａｎｓｐｏｓｏｎ ｄｉｌａｔａｔｉｏｎ ｍｅｎｔｉｏｎｅｄ ａｂｏｖｅ， ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ
ｒｅｖｅｒｓｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔａｓｅ， ｉｎｔｅｇｒａｓｅ ａｎｄ ｔｒａｎｓｐｏｓａｓｅ ｉｎ ｓｉｌｋ-
ｗｏｒｍ ｇｅｎｏｍｅ ｗｅｒｅ ｑｕｉｔｅ ｃｏｍｍｏｎ．Ａｌｌ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｉｍｐｏｒ-
ｔａｎｔ ｄｉｓｃｏｖｅｒｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ “ ｔｒｅａｓｕｒｅ-ｈｏｕｓｅ” ｒｅｓｅｒｖｅｄ ｉｎ
ｇｅｎｏｍｅ ｉｔｓｅｌｆ ｗｉｌｌ ｂｅｃｏｍｅ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｓｕｓ-
ｔｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｓｉｃ ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ ｉｎｄｕｓｔｒｉａｌ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ．
Ｔｈｅ ｆｒａｍｅｗｏｒｋ ｍａｐ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｇｅｎｏｍｅ ｉｓ ｔｈｅ ｂｉｇｇｅｓｔ
ｇｅｎｏｍｅ ｍａｐｐｉｎｇ ａｃｃｏｍｐｌｉｓｈｅｄ ｂｙ Ｃｈｉｎａ ａｌｏｎｅ， ｆｏｌｌｏｗ-
ｉｎｇ ｔｈｅ ａｃｃｏｍｐｌｉｓｈｍｅｎｔｓ ｏｆ １ ％ ｏｆ ｈｕｍａｎ ｂｅｉｎｇ ｇｅ-
ｎｏｍｅ ａｎｄ ｆｒａｍｅｗｏｒｋ ｍａｐ ｏｆ ｒｉｃｅ ｇｅｎｏｍｅ．Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｅｄ
ａｒｔｉｃｌｅ ｗａｓ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ｉｎ Science ［ １］ ．

Ｔｈｅ ｆｉｎｅ ａｎｄ ｃｏｍｐｌｅｔｉｖｅ ｇｅｎｏｍｅ ｍａｐｓ ａｒｅ ｉｍｐｏｒ-
ｔａｎｔ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｔａｒｇｅｔｓ ｏｆ ｇｅｎｏｍｉｃｓ ａｎｄ ａｌｓｏ ｔｈｅ ｂａｓｅｓ ｏｆ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ／ａｐｐｌｉｅｄ ｒｅｓｅａｒｃｈｅｓ．Ｉｎ ２００６， ｔｈｅ ｓｉｌｋｗｏｒｍ
ｌａｂ ｏｆ Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｃｏｏｐｅｒａｔｅｄ ｗｉｔｈ Ｊａｐａｎｅｓｅ
ｓｃｉｅｎｔｉｓｔｓ ｔｏ ｕｎｉｆｏｒｍｌｙ ｐｉｅｃｅ ｔｏｇｅｔｈｅｒ， ａｓｓｅｍｂｌｅ ａｎｄ ａｎ-
ｎｏｔａｔｅ ａｌｌ ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｍａｐｐｉｎｇ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｒｏｍ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎｓ， ａｎｄ ｃｏｍｐｏｓｅ ａ
ｈｉｇｈ ｑｕａｌｉｔｙ ｆｉｎｅ ｍａｐ ｏｆ ９ ｉｎ ｔｏｔｏ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｇｅｎｏｍｅ， ｉｔｓ
ｃｏｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｇｅｎｅ ｗａｓ ｕｐ ｔｏ ９９．６ ％．Ｌａｔｅｒ ｏｎ， ｔｈｅｙ
ｈａｖｅ ｆｕｌｆｉｌｌｅｄ ｔｈｅ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｉｎｅ ｍａｐ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｌｉｎｋａｇｅ ｍａｐ， ａｎｄ ｌｏｃａｔｅｄ ８２．２ ％ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｇｅｎｅｓ ｏｎ
ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ， ａｎｄ ａｌｓｏ ｂｕｉｌｔ ｕｐ ｔｈｅ ｌｉｇａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｌｋ-
ｗｏｒｍ ｇｅｎｏｍｅ ａｎｄ ｃｌａｓｓｉｃａｌ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｇｅｎｅｔｉｃｓ．Ｔｈｉｓ ａ-
ｃｈｉｅｖｅｍｅｎｔ ｗｉｌｌ ｂｅ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｎｅａｒ ｆｕｔｕｒｅ．
2．3　Research on silkworm functional genome

Ａｌｏｎｇ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ａｃｃｏｍｐｌｉｓｈｍｅｎｔ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｇｅ-
ｎｏｍｅ ｆｒａｍｅｗｏｒｋ ｍａｐｐｉｎｇ， ｉｔｓ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｏｍｅ ｒｅ-
ｓｅａｒｃｈ ｈａｓ ｒｅａｃｈｅｄ ａ ｒａｐｉｄ ｇｒｏｗｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄ．Ｉｎ ｃｏｎｓｉｄ-
ｅｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｋｅｙ ｐｒｏｂｌｅｍｓ ｏｃｃｕｒｒｉｎｇ ｉｎ ｂａｓｉｃ ｔｈｅｏｒｙ
ａｎｄ ｉｎｄｕｓｔｒｉａｌ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｓｉｌｋ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ， ｔｈｅ ｓｃｉ-
ｅｎｔｉｓｔｓ ｏｆ Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｎｄ ｃｌｏｎｅｄ ａ
ｓｅｒｉｅｓ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｔｏ ｅｃｏｎｏｍｉｃ
ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｓｉｌｋ ｆｉｂｒｏｉｎ， ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
ｔｏ ｄｉｓｅａｓｅｓ， ｓｅｘｕａｌ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ， ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ
ｍｅｔａｍｏｒｐｈｏｓｉｓ， ｅｔｃ．Ｍｅａｎｗｈｉｌｅ， ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ
ｎｅｔｗｏｒｋ ｗａｓ ｓｔｕｄｉｅｄ， ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｉｍ-
ｐｏｒｔａｎｔ ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｐｒｏｐｅｒｔｙ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｗａｓ ｉｌｌｕｓｔｒａｔｅｄ，
ａｎｄ ｔｈｅ ｔｅｃｈｎｉｃａｌ ｓｙｓｔｅｍｓ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｔｒａｎｓｇｅｎｅ ａｎｄ

3Ｖｏｌ．７ Ｎｏ．３，Ｓｅｐｔ．２００９　



ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ｗｅｒｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ． Ｆｕｒｔｈｅｒ-
ｍｏｒｅ， ｂｙ ａｐｐｌｙｉｎｇ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ， ｔｈｅ ｐｏｓｓｉｂｉｌｉ-
ｔｉｅｓ ｗｅｒｅ ｅｘｐｌｏｒｅｄ ｆｏｒ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｉｎｇ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｙ
ｗｉｔｈ ｓｉｌｋ ｇｌａｎｄ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ａｓ ｃａｒｒｉｅｒ， ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇ
ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｈａｒｍａｃｙ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｅｎｔｏｍｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｕｓｔｒｙ．

Ａｓ ａ ｈｉｇｈｌｙ ｐｅｃｕｌｉａｒｉｚｅｄ ｏｒｇａｎ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ， ｔｈｅ
ｍａｉｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｌｋ ｇｌａｎｄ ｉｓ ｔｏ ｐｒｏｄｕｃｅ ｓｉｌｋ ｆｉｂｒｏｉｎ．
Ｔｈｅ ｈｉｇｈｌｙ ｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｉｓ ｎｏｔ
ｏｎｌｙ ａ ｂａｓｉｃ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｐｒｏｂｌｅｍ， ｂｕｔ ａｌｓｏ ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ
ｍｏｓｔ ｃｏｎｃｅｒｎｅｄ ｔｏｐｉｃｓ ｏｆ ｓｉｌｋ ｉｎｄｕｓｔｒｙ．Ｔｈｅ ａｎａｌｙｔｉｃａｌ
ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｉｎ ｔｏｔｏ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｇｅｎｏｍｅ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ｍａｐ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｔｏｔａｌ １ ８７４ ｐｅｃｕｌｉａｒ ｇｅｎｅｓ
ｏｆ ｓｉｌｋ ｇｌａｎｄ， ｉｎ ｗｈｉｃｈ ａ ｃｏｎｓｉｄｅｒａｂｌｅ ｐａｒｔ ｏｆ ｇｅｎｅｓ
ｓｕｃｈ ａｓ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ＡＴＰ ｅｎｅｒｇｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ， ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ
ｔｒａｎｓｐｏｒｔａｔｉｏｎ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ， ｇｅｎｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃ-
ｔｏｒｓ， ｐｒｏｔｅａｓｅ ａｎｄ ｈｏｒｍｏｎｅ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ， ｅｔｃ．ｗｅｒｅ ｒｅｌａ-
ｔｉｖｅ ｔｏ ｔｈｅ ｓｅｃｒｅｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｌｋ ｆｉｂｒｏｉｎ．Ｍｏｒｅｏｖｅｒ， ｔｈｅｙ ｈａｄ
ｆｏｕｎｄ ｔｈｅ ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｏｆ ｈｏｒｍｏｎｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎ ｓｉｌｋ ｇｌａｎｄ．
Ｒｅａｌ-ｔｉｍｅ ＰＣＲ（ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ） ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｐｒｏｄｕｃｔ ｏｆ ｓｉｌｋ ｆｉｂｒｏｉｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｇｅｎｅ
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ， ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ｓｉｌｋ ｆｉｂｒｏｉｎ ｇｅｎｅ
ｉｎ ｔｈｅ ｒｅａｒ ｐａｒｔ ｏｆ ｓｉｌｋ ｇｌａｎｄ ｏｆ ｈｉｇｈ ｓｉｌｋ ｏｕｔｐｕｔ ｖａｒｉｅｔｙ
“Ｑｉｕｂａｉ” ｗａｓ ａｂｏｕｔ ５０ ％ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｌｏｗ ｓｉｌｋ
ｏｕｔｐｕｔ ｖａｒｉｅｔｙ “Ｄａｚａｏ”．Ｉｎ ｔｈｅ ｒｅａｒ ｐａｒｔ ｏｆ ｓｉｌｋ ｇｌａｎｄ
ｏｆ “Ｑｉｕｂａｉ” ｖａｒｉｅｔｙ， ｉｔｓ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｌｋ
ｆｉｂｒｏｉｎ ｇｅｎｅｓ fib-H， fib-L ａｎｄ P２５ ｗａｓ ｎｅａｒｌｙ ２∶２∶１，
ｗｈｉｌｅ ｉｎ ｔｈａｔ ｏｆ “Ｄａｚａｏ” ｗａｓ ａｂｏｕｔ ５∶５∶１， ａｎｄ ｔｈｅ ｔｗｏ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ ｓｅｐａｒａｔｅｌｙ ｒｅｍａｉｎｅｄ ｓｔａｂｌｅ
ｗｉｔｈｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌａｒｖａｌ ｉｎｓｔａｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ．Ｉｔ
ｗａｓ ｆｏｕｎｄ ｔｈａｔ， ｔｏ ｍａｉｎｔａｉｎ ｎｏｒｍａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｐｒｏ-
ｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｌｋ ｆｉｂｒｏｉｎ ｇｅｎｅ ｉｓ ｖｅｒｙ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆｏｒ ｓｙｎｔｈｅ-
ｓｉｚｉｎｇ ａｎｄ ｓｅｃｒｅｔｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｏｄｙ ｏｆ ｓｉｌｋ ｆｉｂｒｏｉｎ．

Ｔｈｅ ｉｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ａｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉ-
ｃａｎｔ ｆｏｒ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ａｎｄ ｐｅｓｔ ｃｏｎｔｒｏｌ．Ａｆｔｅｒ ｃｏｎ-
ｔｒａｓｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｏｍｅ， １０４ ｇｅｎｅｓ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｔｏ ｉｍ-
ｍｕｎｉｔｙ ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ， ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ３５ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｅｐ-
ｔｉｄｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ ｃｅｃｒｏｐｉｎ， ４５ ｍｏｄｅｌ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｒｅｃｅｐｔｏｒｓ
ｓｕｃｈ ａｓ ｐｅｐｔｉｄｏｇｌｙｃａｎ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎ， ａｎｄ ｍｏｒｅ
ｔｈａｎ ｔｅｎ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓ ｓｕｃｈ ａｓ Ｔｏｌｌ，
ＭｙＤ８８， Ｐｅｌｌｅ， Ｔｕｂｅ ａｎｄ Ｄｉｆ， ｅｔｃ．ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｓｉｇｎａｌ
ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｗａｙｓ Ｔｏｌｌ ａｎｄ Ｉｍｄ［２-６］ ．４８ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ｍｅｓｓａｇｅｓ ｏｆ ｉｍｍｕｎｉｔｙ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｇｏｔ ｆｒｏｍ ｔｈｅ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｉｎ ｔｏｔｏ ｇｅｎｏｍｅ ｃｈｉｐ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ
５ ｔｈ ｉｎｓｔａｒ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｌａｒｖａ．Ｔｈｅ ｍａｉｎ ｏｒｇａｎｓ ｏｆ ｉｎｓｅｃｔ
ｐｏｓｓｅｓｓｉｎｇ ｉｍｍｕｎｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｒｅ ｃｕｔｉｃｌｅ， ｆａｔ ｂｏｄｙ， ｍｉｄ-
ｇｕｔ ａｎｄ ｈｅｍｏｃｙｔｅ．Ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｌａｒｇｅ
ｑｕａｎｔｉｔｉｅｓ ｏｆ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｍｏｄｅｌ ｒｅｃ-
ｏｇｎｉｔｉｏｎ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｍａｉｎｌｙ ｉｎ ｃｕｔｉｃｌｅ ａｎｄ ｆａｔ
ｂｏｄｙ， ａｎｄ ｔｈｅ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓ ｓｕｃｈ ａｓ Ｔｏｌｌ
ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｎｏｔ ｏｎｌｙ ｉｎ ｍｉｄｇｕｔ， ｂｕｔ ａｌｓｏ ｂｏｔｈ ｉｎ
ｆｅｍａｌｅ ａｎｄ ｍａｌｅ ｇｏｎａｄｓ．Ｎｏ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｓｉｇｎａｌｓ ｏｆ ｔｈｅｓｅ
ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｍｉｄｄｌｅ ａｎｄ ｒｅａｒ ｐａｒｔｓ ｏｆ ｓｉｌｋ

ｇｌａｎｄ．Ｔｈｅ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｆｉｖｅ ｆａｍｉ-
ｌｉｅｓ： Ｍｏｒｉｃｉｎ， Ｎｕｅｃｉｎ， Ｃｅｃｒｏｐｉｎ， Ｇｌｏｖｅｒｉｎ ａｎｄ Ｅｎｂｏ-
ｃｉｎ， ａｎｄ ｉｍｍｕｎｅ ｓｙｓｔｅｍ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｇｅｎｅｓ： Bmspz ａｎｄ
BmGNBP３， ｗｅｒｅ ｍａｉｎｌｙ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ａｎｄ ｃｌｏｎｅｄ．Ａｆｔｅｒ
ｉｎｊｅｃｔｉｎｇ Ｇｒａｍ-ｎｅｇａｔｉｖｅ／Ｇｒａｍ-ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ
ｆｕｎｇｉ ｉｎｔｏ ｈａｅｍｏｌｙｍｐｈ ｔｏ ｍｕｔａｇｅｎｉｚｅ ｓｉｌｋｗｏｒｍ， ｔｈｅ ｉｍ-
ｐｏｒｔａｎｔ ｂｌｏｏｄ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｅｎｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ ｃｅｃｒｏｐｉｎ， ａｎ-
ｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｅｐｔｉｄｅｓ ａｎｄ ｉｍｍｕｎｏｇｌｏｂｕｌｉｎ-ｌｉｋｅ ｇｅｎｅｓ
ｗｅｒｅ ｓｔｕｄｉｅｄ ａｔ ｔｈｅ ｍＲＮＡ ｌｅｖｅｌ ｔｏ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅｉｒ ｅｘｐｒｅｓ-
ｓｉｏｎ ａｆｔｅｒ ｍｕｔａｇｅｎｅｓｉｓ， ａｎｄ ｅｘｐｌｏｒｅ ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ
ｔｈｅｓｅ ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｄｅｆｅｎｓｅ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ａｇａｉｎｓｔ ｄｉｓｅａｓｅｓ， ａｓ
ｗｅｌｌ ａｓ ｔｏ ｓｅｅｋ ｎｅｗ ｗａｙ ａｎｄ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃ ｓｕｓｔｅｎａｎｃｅ ｂｙ
ｕｓｉｎｇ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｏｒ ｔｒａｎｓｇｅｎｅ-ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ
ｆｏｒ ｃｒｅａｔｉｎｇ ａｎｄ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｓｕｐｅｒ-ｈｅａｌｔｈｙ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｖａｒｉｅ-
ｔｉｅｓ．

Ｔｈｅ ｓｅｘｕａｌ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｉｓ ｎｏｔ ｏｎｌｙ ａ
ｂａｓｉｃ ｐｒｏｂｌｅｍ ｏｆ ｓｃｉｅｎｃｅ， ｂｕｔ ａｌｓｏ ｏｆ ｇｒｅａｔ ｖａｌｕｅ ａｔ ｔｈｅ
ｉｎｄｕｓｔｒｉａｌ ａｎｄ ｐｅｓｔ ｉｎｓｅｃｔ ｃｏｎｔｒｏｌ ｌｅｖｅｌｓ．Ｏｗｉｎｇ ｔｏ ｔｈａｔ
ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｐａｒｔ ｏｆ ｎｏｕｒｉｓｈｍｅｎｔ ｆｏｒ ｆｅｍａｌｅ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｉｓ
ｕｓｅｄ ｔｏ ｐｒｏｄｕｃｅ ｅｇｇｓ， ｓｏ ｔｈｅ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ ｍａｌｅ ｓｉｌｋｗｏｒｍ
ａｌｏｎｅ ｃａｎ ｒｅａｐ ｍｕｃｈ ｍｏｒｅ ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｂｅｎｅｆｉｔ．Ｂｙ ｒｅｆｅｒ-
ｒｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｓｅｘｕａｌ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｗａｙ ｏｆ D．melano-
gaster， ２２ ｃａｎｄｉｄａｔｅｓ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｓｅｘｕａｌ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ
ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ．Ｉｔ ｗａｓ ｆｏｕｎｄ ｔｈａｔ ｉｎ ｐｒｉｍａｒｙ ｓｉｇ-
ｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｓｅｘｕａｌ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ， da， emc， gro， sisB，
run ａｎｄ dpn ｂｕｔ ｎｏｔ her， sisA ａｎｄ sisC ｈａｄ ｈｏｍｏｌｏｇｕｅｓ
ｉｎ ｓｉｌｋｗｏｒｍ； ｗｈｉｌｅ ｉｎ ｄｏｓａｇｅ ｃｏｍｐｅｎｓａｔｉｏｎ ｗａｙ， ｔｈｅ
ｈｏｍｏｌｏｇｕｅｓ ｏｆ msl３， mle ａｎｄ mof ｂｕｔ ｎｏｔ ｔｈｏｓｅ ｏｆ msl１
ａｎｄ msl２ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｉｎ ｓｉｌｋｗｏｒｍ； ｉｔ ｗａｓ ｆｕｒｔｈｅｒ ｉｎｄｉｃａ-
ｔｅｄ ｔｈａｔ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｌａｃｋｓ ｔｈｅ ｄｏｓａｇｅ ｃｏｍｐｅｎｓａｔｉｏｎ ｍｅｃｈ-
ａｎｉｓｍ．Ｉｎ ｂｏｄｙ ｃｅｌｌ ｓｅｘｕａｌ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｗａｙ， ａｌｌ ｔｈｅ
ｇｅｎｅｓ： Sxl， tra２， dsx， ix， Rbpl， doa， snf， vir ａｎｄ
fl（２）d， ｅｘｃｅｐｔ tra， ｈａｄ ｈｏｍｏｌｏｇｕｅｓ ｉｎ ｓｉｌｋｗｏｒｍ， ｒｅ-
ｆｌｅｃｔ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｂｏｄｙ ｃｅｌｌ ｓｅｘｕａｌ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｉｎ ｓｉｌｋ-
ｗｏｒｍ ｉｓ ｐｒｏｂａｂｌｙ ｒａｔｈｅｒ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ， ｏｎｌｙ ｖｅｒｙ ｒａｒｅ
ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｈａｖｅ ｃｈａｎｇｅｄ．Ｉｎ ｔｈｅ ｗａｙｓ
ｏｆ ｃｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｂｅｈａｖｉｏｒ ａｎｄ ｐｅｄｉｇｒｅｅ ｓｅｘｕａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａ-
ｔｉｏｎ， ａｌｌ ｔｈｅ ｇｅｎｅｓ： fru， dsf， ovo ａｎｄ out ｐｏｓｓｅｓｓｅｄ
ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｈｏｍｏｌｏｇｕｅｓ ｉｎ ｓｉｌｋｗｏｒｍ，ｗｈｉｃｈ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ
ｔｈａｔ ｔｈｅ ｔｗｏ ｗａｙｓ ａｒｅ ｐｒｏｂａｂｌｙ ｖｅｒｙ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ．Ｔｈｅ
ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｇｅｎｅ ｃｈｉｐｓ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｎｇ ｅｘ-
ｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｍａｌｅ／ｆｅｍａｌｅ ｓｅｘｅｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓ-
ｓｉｏｎ ｏｆ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ： gro， sisA， dsf ａｎｄ runt ｒａｉｓｅｄ
ｉｎ ｏｖａｒｙ， ａｎｄ ｔｈｏｓｅ ｏｆ eme， Sxl， ix， fru ａｎｄ ovo ｒａｉｓｅｄ
ｉｎ ｓｅｍｉｎａｌ ｒｅｓｅｒｖｏｉｒ．Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｅａｒｃｈｅｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ｓｉｇｎｉｆｉ-
ｃａｎｔ ｃｌｕｅｓ ｆｏｒ ｉｌｌｕｓｔｒａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ
ｓｅｘｕａｌ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ．

Ｔｈｅ ｌａｒｇｅ ｓｃａｌｅ ｇｅｎｅ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ， ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ ａｒｅ ｖｅｒｙ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆｏｒ ｆｕｎｃ-
ｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｏｍｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ．Ｉｎ ａｃｃｏｒｄａｎｃｅ ｗｉｔｈ ｓｉｌｋｗｏｒｍ
ｇｅｎｏｍｅ ｆｒａｍｅｗｏｒｋ ｍａｐ ａｎｄ ＥＳＴ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ， ａｎ ｏｌｉｇｏ-
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ ｃｈｉｐ ｃｏｖｅｒｉｎｇ ｉｎ ｔｏｔｏ ｓｉｌｋｗｏｒｍ
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ｇｅｎｏｍｅ ｗａｓ ｄｅｓｉｇｎｅｄ ａｎｄ ｍａｄｅ［ ７］ ．２２ ９８７ ｐｒｏｂｅｓ
ｗｅｒｅ ｄｅｓｉｇｎｅｄ ａｎｄ ａｒｒａｎｇｅｄ ｏｎ ａｌｄｅｈｙｄｅ ｃｈｉｐ， ｅａｃｈ
ｃｈｉｐ ｈａｓ ４８ ｍｉｃｒｏａｒｒａｙｓ， ａｎｄ ｅａｃｈ ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ ｈａｓ
２３ ×２２ ｐｒｏｂｅｓ， ｉｔ ｍｅａｎｓ ｏｎｅ ｃｈｉｐ ｉｓ ｂｉｇ ｅｎｏｕｇｈ ｔｏ ａｒ-
ｒａｎｇｅ ａｌｌ ｔｈｅ ｆｏｒｅｃａｓｔｉｎｇ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ．Ｔｈｉｓ ｃｈｉｐ
ｗａｓ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙ ｕｓｅｄ ｔｏ ｓｔｕｄｙ ｔｈｅ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓ-
ｓｉｏｎ ｍａｐ， ａｎｄ ｔｈｅ ｃｈｉｐｓ ｓｅｒｖｉｎｇ ｏｔｈｅｒ ｐｕｒｐｏｓｅｓ ｗｅｒｅ
ａｌｓｏ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ．

Ｂｙ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｇｅｎｏｍｅ ｃｈｉｐ， ｔｈｅ ｔｉｓｓｕｅｓ，
ｏｒｇａｎｓ ａｎｄ ｔｉｍｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｍａｐ ｏｆ ｉｎ ｔｏｔｏ ｓｉｌｋｗｏｒｍ
ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ， ａｎｄ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｃｈａｒａｃ-
ｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｓｔａｇｅｓ： ｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅ-
ｓｉｓ， ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌａｒｖａｌ ｉｎｓｔａｒｓ， ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｐｅ-
ｒｉｏｄｓ ｏｆ ｐｕｐａ ａｎｄ ａｄｕｌｔ， ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ
ａｎｄ ｏｒｇａｎｓ： ｍｉｄｇｕｔ， ｆａｔ ｂｏｄｙ， ｈｅｍｏｃｙｔｅ， ｓｅｍｉｎａｌ ｒｅｓ-
ｅｒｖｏｉｒ， ｏｖａｒｙ， ｓｉｌｋ ｇｌａｎｄ， ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ， ａｎｄ ｔｈｅ ｐｅ-
ｃｕｌｉａｒ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｇｅｓ ａｎｄ ｏｒｇａｎｓ
ｗｅｒｅ ｆｕｒｔｈｅｒ ｆｏｕｎｄ ｏｒ ｖｅｒｉｆｉｅｄ［ ８］ ．Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｄａｔａ ｏｆ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｍａｐ， ｔｈｅ ｄａｔａｂａｎｋ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｃｈｉｐｓ ａｎｄ
ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ＢｍＭＤＢ ｗａｓ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄ．Ｔｈｅ ｃｈｉｐ ｄａ-
ｔａ ａｎｄ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｌｒｅａｄｙ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ｉｎ ｔｈｅ
ｗｏｒｌｄ．

Ｔｈｅ ｍｉｃｒｏＲＮＡ ｉｓ ａ ｖｅｒｙ ｓｈｏｒｔ ｕｎｃｏｄｅｄ ＲＮＡ ｓｅ-
ｑｕｅｎｃｅ， ｐｏｓｓｅｓｓｉｎｇ ｒｅｇｕｌａｔｉｖｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ｍａｎｙ ｂｉｏｌｏｇ-
ｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ．Ａｆｔｅｒ ａｎａｌｙｚｉｎｇ ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａ-
ｔｉｏｎ ｏｆ ｉｎ ｔｏｔｏ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｇｅｎｏｍｅ， ｎｅａｒｌｙ ２００ ｍｉｃｒｏＲ-
ＮＡｓ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ， ａｎｄ ｄｅａｌｔ ｍａｉｎｌｙ ｗｉｔｈ
ｔｈｅ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｏｆ １２０ ｆｏｒｅｃａｓｔｉｎｇ ｍｉｃｒｏＲＮＡ ａｓ ｐｒｏｂｅｓ．
Ｍｅａｎｗｈｉｌｅ， ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｃｈｉｐ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ ｍｉｃｒｏＲＮＡ
ｗａｓ ｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌｌｙ ｍａｄｅ， ｉｔｓ ｔｅｎｔａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｍａｐ
ｗａｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ， ａｎｄ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｏｍｅ ｇｉｖｅｎ ｓｉｌｋ-
ｗｏｒｍ ｍｉｃｒｏＲＮＡ ｓｕｃｈ ａｓ let-７ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ａｎｄ ｆｏｕｎｄ
ｔｈａｔ ｔｈｅｙ ｐｒｏｂａｂｌｙ ｈａｖｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ ｔｈｅ
ｍｅｔａｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｓｉｌｋｗｏｒｍ．
3　Differentiation of geographical types and

regional migration regularity of cotton
bollworm Helicoverpa armigera （Hübner）

　　Ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｉｓ ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｐｅｓｔ ｉｎ-
ｓｅｃｔｓ ｃａｕｓｉｎｇ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｄｉｓａｓｔｅｒ， ｉｔｓ ｆａｃｕｌｔａｔｉｖｅ ｍｉ-
ｇｒａｔｉｏｎ ｂｅｈａｖｉｏｒ ｉｓ ａ ｍａｊｏｒ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｏｆ ｒｅｇｉｏｎａｌ
ｃａｔａｓｔｒｏｐｈｅ［ ９］ ．Ｄｕｒｉｎｇ ｉｔｓ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｐｒｏｃｅｓｓ， ｔｈｅ ｌｏｎｇ
ｄｉｓｔａｎｔ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｉｓ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｆｏｒ ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ｉｎｓｅｃｔ
ｓｏｕｒｃｅ， ｅｎｌａｒｇｉｎｇ ｄａｍａｇｅ ａｒｅａ ａｎｄ ｅｎｈａｎｃｉｎｇ ｔｈｅ ｌｅｖｅｌ
ｏｆ ｄｉｓａｓｔｅｒ．Ｔｏ ｗａｒｎ ｉｎ ｔｉｍｅ ａｎｄ ａｃｃｕｒａｔｅｌｙ ｆｏｒｅｃａｓｔ ｔｈｅ
ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ａｎｄ ｄａｍａｇｅ ａｒｅ ｔｈｅ ｃｒｕｘｅｓ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌ-
ｗｏｒｍ ｃｏｎｔｒｏｌ， ｗｈｉｌｅ ｔｏ ｃｌａｒｉｆｙ ｔｈｅ ｒｅｇｕｌａｒｉｔｙ ｏｆ ｍｉｇｒａ-
ｔｉｏｎ ｉｓ ｔｈｅ ｋｅｙ ｔｏ ｔｈｅ ｑｕｅｓｔｉｏｎ ｆｏｒ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇ ｉｔｓ ｒｅ-
ｇｉｏｎａｌ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ／ｗａｒｎｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍｓ．Ｔｈｅ ｃａｔａｓｔｒｏｐｈｉｃ
ｒｅｇｕｌａｒｉｔｙ ｏｆ H．armigera ｈａｄ ｎｏｔ ｙｅｔ ａｓｃｅｒｔａｉｎｅｄ ｉｎ ｔｈｅ
ｐａｓｔ ｉｎ Ｃｈｉｎａ， ｗｈｉｃｈ ｃａｕｓｅｄ ｆｒｅｑｕｅｎｔ ｃｏｔｔｏｎ ｏｕｔｐｕｔ ｒｅ-
ｄｕｃｔｉｏｎ， ｂｒｏｕｇｈｔ ａｂｏｕｔ ｂｙ ｆｏｒｅｃａｓｔｉｎｇ ｍｉｓｔａｋｅｓ ａｎｄ ｕｎ-

ｐｕｎｃｔｕａｌ ｃｏｎｔｒｏｌ ｅｖｅｎｔｓ．Ｉｎ ｖｉｅｗ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｖｅｒｅ ｓｉｔｕａ-
ｔｉｏｎ， ｓｙｓｔｅｍｉｃ ｒｅｓｅａｒｃｈｅｓ ｏｎ ｄｉａｐａｕｓｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ，
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ， ｃｏｌｄ ｈａｒｄｉｎｅｓｓ／ｏｖｅｒｗｉｎｔｅｒｉｎｇ，
ｎｉｃｈｅ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ， ｆａｃｕｌｔａｔｉｖｅ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｎｔｅｒｒｅｇｉｏｎ-
ａｌ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｂｅｈａｖｉｏｒ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｃｌｉｍａｔｉｃ ｒｅｇｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｅａｒｌｙ １９９０ｓ ｕｐ ｔｏ
ｎｏｗ ｂｙ ｓｃｉｅｎｔｉｓｔｓ ｏｆ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ， Ｃｈｉ-
ｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｃｏｌ-
ｌａｂｏｒａｔｏｒｓ， ｓｕｂｓｉｄｉｚｅｄ ｂｙ “ ９７３ ” Ｐｒｏｊｅｃｔ， Ｃｌｉｍｂｉｎｇ
Ｐｒｏｊｅｃｔ， Ｓｕｒｍｏｕｎｔｉｎｇ Ｐｒｏｊｅｃｔ， Ｃｏｎｔｉｎｇｅｎｃｙ Ｐｒｏｊｅｃｔ ａｎｄ
ＮＳＦＣ， ｅｔｃ．
3．1　Differentiation of geographical types
3．1．1　Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐｏｐｕｌａ-
ｔｉｏｎｓ

Ｎｕｍｅｒｉｃａｌ ｖａｌｕｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｔｏ ｄｅｔｅｒ-
ｍｉｎｅ ｔｈｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｐｕｐａｌ ａｎｄ ａｄｕｌｔ
ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ａｎｄ ｉｔｓ ｓｉｂｌｉｎｇ ｓｐｅｃｉｅｓ， ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ
ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｉｎ ａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ； ｗｈｉｌｅ ｏｎｌｙ ｍｉｎｏｒ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ
ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｇｅｏ-
ｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｗａｓ ｎｅｇｌｉ-
ｇｉｂｌｅ．Ｆｕｒｔｈｅｒ， ｃｒｏｓｓ-ａｎｄ ｂａｃｋｃｒｏｓｓ-ｔｅｓｔｓ ｗｅｒｅ ｃａｒｒｉｅｄ
ｏｕｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ
Ｈｅｎｇｙａｎｇ， Ｈｕｎａｎ ａｎｄ Ｈａｍｉ， Ｘｉｎｊｉａｎｇ （ ｔｗｏ ｐｌａｃｅｓ
ｈａｖｅ ａ ｌｏｎｇ ｗａｙ ａｗａｙ ｆｒｏｍ ｅａｃｈ ｏｔｈｅｒ）， ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｌａｙｉｎｇ ａｍｏｕｎｔ， ｈａｔｃｈｉｎｇ ｒａｔｅ ａｎｄ ｌａｙ-
ｉｎｇ ｔｉｍｅ ｏｆ ｅｇｇ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｓｉｍｉｌａｒ， ｉｎ-
ｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ H．armigera
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｌｉｍａｔｉｃ ｒｅｇｉｏｎｓ ｈａｓ ｎｏｔ ｙｅｔ
ｃｏｍｅ ｕｐ ｔｏ ｓｕｂｓｐｅｃｉｅｓ ｌｅｖｅｌ．Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ａｌｌｏｚｙｍｅ ａ-
ｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｅｘｉｓｔｓ ｖｅｒｙ ｈｉｇｈ ｇｅｎｅｔｉｃ ｐｏｌ-
ｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｗｉｔｈｏｕｔ
ｇｅｎｅ ｅｘｃｈａｎｇｅ ｏｂｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ， ａｌｌ ｏｆ
ｔｈｅｍ ｈａｓ ｍａｄｅ ｕｐ ａ ｂｉｇ ｃｏｌｏｎｙ ｃａｐａｂｌｅ ｏｆ ｒａｎｄｏｍ ｃｏｐ-
ｕｌａｔｉｏｎ［ １０］．
3．1．2　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉａｐａｕｓｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｉｎ
ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

Ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｄｉａｐａｕｓｅ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｃｏｔ-
ｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｆｏｏｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｈａｄ ｎｅａｒｌｙ
ｎｏ ｉｎｄｕｃｔｉｖｅ ａｃｔｉｏｎ ｗｈｉｌｓｔ ｔｈｅ ｌｉｇｈｔ ｒｈｙｔｈｍ ａｎｄ ｔｅｍｐｅｒ-
ａｔｕｒｅ ｗｅｒｅ ｍａｊｏｒ ｄｅｃｉｓｉｖｅ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｉｔｓ ｄｉａｐａｕｓｅ； ｈｉｇｈ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｈａｄ ｏｂｖｉｏｕｓｌｙ ｉｎｈｉｂｉｔｅｄ ｔｈｅ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｏｆ
ｄｉａｐａｕｓｅ； ｌａｒｖａｌ ｓｔａｇｅ ｗａｓ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｔｏ ｄｉａｐａｕｓｅ ｓｉｇｎａｌ；
ｔｈｅ ｄｉａｐａｕｓｅ ｒａｔｅ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｔｉｍｅ ｏｆ ｓｈｏｒｔ ｄａｙ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔ．Ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｓｈｏｒｔ-ｄａｙ ｔｒｅａｔ-
ｍｅｎｔ ｏｎ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｖｅｌｏｃｉｔｙ ｏｆ ｌａｒｖａｅ， ｔｈｅ
ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｌａｒｖａ ａｎｄ ｐｕｐａ ｗｅｒｅ ｎｅｇｌｉ-
ｇｉｂｌｅ， ａｎｄ ｔｈｅ ｈｅｒｅｄｉｔｙ ｏｆ ｄｉａｐａｕｓｅ ｉｎｄｕｃｔｉｖｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒ-
ｉｓｔｉｃｓ ｗａｓ ｓｔａｂｌｅ．Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｗａｓ ｔｈｅ ｍａｊｏｒ ｆａｃｔｏｒ ｆｏｒ
ｉｔｓ ｄｉａｐａｕｓｅ ｒｅｌｉｅｖｉｎｇ．Ｔｈｅ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｌｉｅｆ ｏｆ ｄｉａ-
ｐａｕｓｅ ｉｎ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｗｅｒｅ ｔｗｏ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｉｎｄｅｐｅｎｄ-
ｅｎｔ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ； ｔｈｅ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉａｐａｕｓｅ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｈａｄ

5Ｖｏｌ．７ Ｎｏ．３，Ｓｅｐｔ．２００９　



ｎｏ ｒｅｌａｔｉｏｎ ｔｏ ｔｈａｔ ｏｆ ｄｉａｐａｕｓｅ ｒｅｌｉｅｆ．Ｔｈｅ ｄｉａｐａｕｓｅ ｐｕ-
ｐａ ｃａｎ ｂｅ ｒｅｌｉｅｖｅｄ ｕｎｄｅｒ ｈｉｇｈ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ， ｂｕｔ ｔｈｅ
ｔｉｍｅ ｏｆ ｎｅｅｄ ｗａｓ ｒａｔｈｅｒ ｌｏｎｇ．Ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｃａｎ ａｃ-
ｔｉｖａｔｅ ａｎｄ ｒｅｌｉｅｖｅ ｄｉａｐａｕｓｅ ｐｕｐａ， ａｎｄ ｔｈｅ ｄｕｒａｔｉｏｎ ｏｆ
ｐｕｐａｌ ｓｔａｇｅ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｓｈｏｒｔｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｈｉｇｈ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ．Ｉｎ ａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ， ｔｈｅ ｔｉｍｅ ｏｆ
ｎｅｅｄ ｆｏｒ ｈｉｇｈ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｒｅｌｉｅｆ ａｎｄ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ
ａｃｔｉｖａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｄｉａｐａｕｓｅ ｐｕｐａｅ ｗｅｒｅ ｒａｔｈｅｒ
ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｏｕｓ， ｔｈｅ ａｃｔｉｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｏｎ ｄｉ-
ａｐａｕｓｅ ｐｕｐａ ｃａｕｓｅｄ ｔｈｅ ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ ａｄｕｌｔ ｃｏｔ-
ｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｃｈａｎｇｅｄ ｇｒａｄｕａｌｌｙ ｆｒｏｍ ｓｃａｔｔｅｒｅｄ ｔｙｐｅ ｔｏ
ａｇｇｒｅｇａｔｉｖｅ ｔｙｐｅ．Ｔｈｅ ｈｅｒｅｄｉｔｙ ｏｆ ｄｉａｐａｕｓｅ ｄｕｒａｔｉｏｎ ｗａｓ
ｓｔａｂｌｅ．

Ｔｈｅ ｌｉｇｈｔ／ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｒｅａｃｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｄｉａｐａｕｓｅ ｉｎ-
ｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｔｅｓｔｅｄ， ｔｈｅ
ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ
ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｔｔｏｎ ｒｅｇｉｏｎｓ．
Ｕｎｄｅｒ ２０ ～２６ ℃ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ １１ ～１４ ｈ， ｌｉｇｈｔ ｐｅ-
ｒｉｏｄ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ， ｎｏ ｄｉａｐａｕｓｅ ｐｕｐａｅ ｏｃｃｕｒｒｅｄ ｉｎ Ｈａｉｎａｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ， ｗｈｉｃｈ ｂｅｌｏｎｇｓ ｔｏ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ ｃｏｔｔｏｎ ｒｅ-
ｇｉｏｎ．Ｗｈｉｌｓｔ ｔｈｅ ｄｉａｐａｕｓｅ ｒｅａｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ａｌｌ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａ-
ｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｎｏｒｔｈ ｐａｒｔ ｏｆ ｍｉｄｄｌｅ ａｎｄ ｌｏｗ ｒｅａｃｈｅｓ ｏｆ
Ｃｈａｎｇｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ， Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ Ｖａｌｌｅｙ， ｍｏｓｔ ｅａｒｌｙ
ｒｉｐｅｎｅｓｓ ｃｏｔｔｏｎ ｒｅｇｉｏｎ ｉｎ ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｃｈｉｎａ， ａｎｄ ｉｎｌａｎｄ
ｃｏｔｔｏｎ ｒｅｇｉｏｎ ｉｎ ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ， ｗｅｒｅ ｖｅｒｙ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｔｏ
ｌｉｇｈｔ／ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ．

Ｔｈｅ ｄｉａｐａｕｓｅ ｒｅｌｉｅｆ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｔｔｏｎ ｒｅ-
ｇｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｏｂｖｉｏｕｓｌｙ ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｆｒｏｍ ｅａｃｈ ｏｔｈｅｒ．Ａｌｏｎｇ
ｗｉｔｈ ｔｈｅ ａｓｃｅｎｄａｎｔ ｌａｔｉｔｕｄｅ， ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｄｕｒａｔｉｏｎ
ｏｆ ｄｉａｐａｕｓｅ ｐｕｐａｅ ｕｎｄｅｒ ｈｉｇｈ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉ-
ｃａｎｔｌｙ ｅｌｏｎｇａｔｅ， ａｎｄ ｔｈｅ ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ ｐａｔｔｅｒｎ ｉｎｃｌｉｎｅｄ ｔｏ
ｓｃａｔｔｅｒｅｄ． Ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｃａｎ ｏｂｖｉｏｕｓｌｙ
ｓｈｏｒｔｅｎ ｔｈｅ ｄｉａｐａｕｓｅ ｄｕｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｎｏｒｔｈ
ｏｆ Ｃｈａｎｇｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ Ｖａｌｌｅｙ， ｂｕｔ ｎｏ ｅｖｉｄｅｎｔ ａｃｔｉｖａｔｉｏｎ
ｏｎ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｎｏｒｔｈ ｐａｒｔ ｏｆ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｃｏｔ-
ｔｏｎ Ｒｅｇｉｏｎ ｗａｓ ｆｏｕｎｄ， ｗｈｉｃｈ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ
ａｌｓｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｗｉｔｈｉｎ ｄｉａｐａｕｓｅ ｒｅｌｉｅｆ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ
ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｉｎ Ｃｈｉｎａ．Ｔｈｅ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｌｉｅｆ
ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｆ ｄｉａｐａｕｓｅ ａｒｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆｏｒ ｅｘｉｓｔｅｎｃｅ ｏｆ
ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ． Ｏｎ ｏｎｅ
ｈａｎｄ， ｔｈｅｙ ｎｅｅｄ ｔｏ ａｖｏｉｄ ｔｏｏ ｅａｒｌｙ ｒｅｌｉｅｆ ｏｆ ｄｉａｐａｕｓｅ ｉｎ
ａｕｔｕｍｎ， ｏｎ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ ｈａｎｄ， ｔｈｅｙ ｗａｎｔ ｔｏ ｄｅｖｅｌｏｐ ｉｎ
ｔｉｍｅ ａｓ ｔｈｅ ｓｐｒｉｎｇ ｃｏｍｅｓ．

Ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｄｉａｐａｕｓｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｏｆ Ｘｉｎｘｉａｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ （ ｉｎ Ｈｅｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ） ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ
ｒａｔｈｅｒ ｓｔｒｏｎｇ ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ， ｉｔｓ ｐｏｐ-
ｕｌａｔｉｏｎ ｈｅｒｅｄｉｔｙ ｍａｉｎｔａｉｎｅｄ ｉｎ ａ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓ ｓｔａｔｅ， ｔｈｅ
ｆａｃｔｓ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｔｈｅ ｉｎｄｉｒｅｃｔ ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｅｘｉｓｔｅｄ
ｇｅｎｅ ｉｎｔｅｒｃｈａｎｇｅ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐｏｐｕｌａ-
ｔｉｏｎｓ．Ｔｈｅ ｈｅｒｅｄｉｔｙ ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙ ｏｆ ｄｉａｐａｕｓｅ ｗｉｔｈｉｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｗｉｌｌ ｄｉｒｅｃｔｌｙ ａｆｆｅｃｔ ｏｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｄｙｎａｍｉｃｓ

ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ， ａｎｄ ｉｔ ｉｓ ｐｒｏｂａｂｌｙ ｔｈｅ ｋｅｙ ｆａｃｔｏｒ ｏｆ
ｔｈｅ ａｐｐｅａｒａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ５ ｔｈ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｉｎ
ｓｅｖｅｒａｌ ｙｅａｒｓ ｉｎ ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｃｈｉｎａ．

Ｄｉａｐａｕｓｅ ｉｓ ａ ｍａｊｏｒ ｉｎｄｅｘ ｆｏｒ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ａｄａｐｔａｂｉｌ-
ｉｔｙ ｏｆ ｉｎｓｅｃｔ．Ａｌｌ ｔｈｅ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｌｉｇｈｔ ｒｈｙｔｈｍ ａｎｄ ｄｕｒａｔｉｏｎ
ｏｆ ｄｉａｐａｕｓｅ， ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｃｃｕｍｕｌａｔｅｄ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｎｅｅｄｅｄ
ｆｏｒ ｄｉａｐａｕｓｅ ｒｅｌｉｅｖｉｎｇ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｌｄ ｈａｒｄｉｎｅｓｓ ｄｉｓｐｌａｙｅｄ
ｉｎ ｄｉａｐａｕｓｅ ｐｒｏｃｅｓｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ｂｙ ｈｅｒｅｄｉｔｙ．Ｔｈｅ
ｄｉａｐａｕｓｅ ｈｅｒｅｄｉｔｙ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｗａｓ ｎｅａｒｌｙ ｈａｌｆ-
ｒｅｃｅｓｓｉｖｅ ｐａｔｔｅｒｎ， ａｆｔｅｒ ｃｒｏｓｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ
Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ ａｎｄ Ｃｈａｎｇｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ Ｖａｌｌｅｙ， ｔｈｅ ｄｉａ-
ｐａｕｓｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｏｆ ｔｈｅｉｒ ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ ｗａｓ ｔｅｎｄｉｎｇ ｔｏ-
ｗａｒｄ ｔｈｅ ｌａｔｔｅｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．Ｏｎｃｅ ｔｈｅ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｏｃｃｕｒｓ，
ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｉｎｔｅｒｃｈａｎｇｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ｒｅｇｉｏｎｓ ｗｉｌｌ
ｅｖｏｌｖｅ， ｔｈｅｎ ｔｈｅ ｓｅａｓｏｎａｌ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｌｌ ｂｅ ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｂｙ ｄｉａｐａｕｓｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓ-
ｔｉｃ； ａｓ ｔｈｅ ｄｉａｐａｕｓｅ ｒａｔｅ ｏｆ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ ｄｅ-
ｃｒｅａｓｅｄ， ｔｈｅ ｉｎｃｏｍｐｌｅｔｅ ５ ｔｈ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｗｉｌｌ ａｐｐｅａｒ ｉｎ
Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｒｅｇｉｏｎ， ｃａｕｓｉｎｇ ａ ｌａｒｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｄｕｌｔｓ
ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｏｃｃｕｒ ｉｎ ｌａｔｅ Ｓｅｐｔｅｍｂｅｒ ａｎｄ Ｏｃｔｏ-
ｂｅｒ， ｔｈｅ ｓｅａｓｏｎ ｌａｃｋ ｏｆ ｈｏｓｔ ｐｌａｎｔ．
3．1．3　Ｔｈｅ ｃｏｌｄ ｈａｒｄｉｎｅｓｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｏｇｒａｐｈ-
ｉｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

Ｔｈｅ ｕｎｄｅｒｃｏｏｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔｓ ｏｆ ｄｉａｐａｕｓｅ ｐｕｐａｅ ｏｆ ｃｏｔ-
ｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｉｏｎｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ
ｗｅｒｅ ｔｅｓｔｅｄ， ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉ-
ｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅｍ．Ｏｖｅｒａｌｌ， ｔｈｅ ｕｎｄｅｒｃｏｏ-
ｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔｓ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｌａｔｉｔｕｄｅ， ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ｓｕｒｖｉｖａｌ ａｂｉｌｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｌｏｗ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｍｏｎｇ ｔｈｅｓｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｄｉｓｔｉｎｃｔ， ｔｈｅ
ｏｒｄｅｒ ｏｆ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｕｒｖｉｖａｌ ａｂｉｌｉｔｉｅｓ ｏｆ ｇｅｏｇｒａｐｈ-
ｉｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗａｓ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ＞Ｎｏｒｔｈ ａｎｄ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ
Ｃｈｉｎａ ＞Ｃｈａｎｇｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ Ｖａｌｌｅｙ．Ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃｏｌｄ ｈａｒｄｉｎｅｓｓ ｏｆ ｄｉａｐａｕｓｅ ｐｕｐａ ｗａｓ
ｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄ ｂｙ ｓｅｖｅｒａｌ ｉｍｐｅｒｆｅｃｔ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｅｓ．Ｔｈｉｓ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｐａｔｔｅｒｎ ｉｓ ｃａｐａｂｌｅ ｔｏ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｖｅｒｗｉｎｔｅｒｉｎｇ ｏｆｆ-
ｓｐｒｉｎｇ ｎｕｍｂｅｒ ｏｗｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｉｎｔｅｒｃｈａｎｇｅ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｐｏｓｓｅｓｓｉｎｇ ｓｔｒｏｎｇ ａｎｄ ｗｅａｋ ｃｏｌｄ ｈａｒｄｉｎｅｓｓ
ａｂｉｌｉｔｙ．

Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｏｖｅｒｗｉｎｔｅｒｉｎｇ ｂｅｈａｖｉｏｒ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ
ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｉｎ Ｎｏｒｔｈ ａｎｄ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｃｈｉｎａ ｗｅｒｅ ｃｏｎｄｕｃ-
ｔｅｄ， ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｃｏｕｌｄ
ｎｏｔ ｏｖｅｒｗｉｎｔｅｒ ｉｎ ｔｈｅ ｖａｓｔ ａｒｅａｓ ｎｏｒｔｈ ｏｆ ｗｅｓｔ ａｎｄ ｍｉｄ-
ｄｌｅ Ｌｉａｏｎｉｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， ｗｈｉｌｅ ｉｔ ｃｏｕｌｄ ｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌｌｙ ｏｖｅｒ-
ｗｉｎｔｅｒ ｉｎ ｓｈｅｌｔｅｒｅｄ ｇｒｏｕｎｄ ａｎｄ ｆｉｅｌｄ ｏｆ ｓｏｕｔｈ ｐａｒｔｓ ｏｆ
ｔｈｉｓ ｐｒｏｖｉｎｃｅ．Ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｌｉｍａｔｉｃ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ， ｔｈｅ ｎｏｒｔｈ ｏｖｅｒｗｉｎｔｅｒｉｎｇ ｂｏｕｎｄａｒｙ ｏｆ ｃｏｔ-
ｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｉｎ Ｅａｓｔ Ｃｈｉｎａ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｄｅｄｕｃｅｄ ａｓ ａ ｃｏ-
ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ ｏｆ －１５ ℃ ｉｓｏｔｈｅｒｍ ｏｆ ｔｈｅ ｍｅａｎ ｌｏｗｅｓｔ ｔｅｍ-
ｐｅｒａｔｕｒｅ ｉｎ Ｊａｎｕａｒｙ．Ｔｈｅ ｔｒｅｎｄ ｏｆ ｔｈｉｓ ｂｏｕｎｄａｒｙ ｌｉｎｅ
ｆｒｏｍ ｅａｓｔ ｔｏ ｗｅｓｔ ｗａｓ ｎｏｒｔｈ ｏｆ Ｄａｌｉａｎ （Ｌｉａｏｎｉｎｇ Ｐｒｏｖ-
ｉｎｃｅ）→Ｑｉｎｈｕａｎｇｄａｏ （Ｈｅｂｅｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ） →Ｚｈａｎｇｊｉａｋｏｕ

6　Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ



（Ｈｅｂｅｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ）→ Ｔａｉｙｕａｎ （ Ｓｈａｎｘｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ）→…
→ Ｗｕｗｅｉ （Ｇａｎｓｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ）．Ｔｈｅ ｎｏｒｔｈ ｏｖｅｒｗｉｎｔｅｒｉｎｇ
ｂｏｕｎｄａｒｙ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｉｎ Ｃｈａｎｇｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ Ｖａｌ-
ｌｅｙ ｗｉｌｌ ｂｅ ｓｏｕｔｈ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｐａｒｔ ｏｆ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ．
Ｎｏ ｄｉａｐａｕｓｅ ｏｃｃｕｒｒｅｄ ｉｎ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ
ｍｉｄｄｌｅ ａｎｄ ｓｏｕｔｈ ｐａｒｔｓ ｏｆ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ ｃｏｔｔｏｎ ｒｅｇｉｏｎ，
ｔｈｅｉｒ ｏｖｅｒｗｉｎｔｅｒｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎ ｗｉｌｌ ｂｅ ｓｏｕｔｈ ｏｆ ｍｉｄｄｌｅ ｓｕｂ-
ｔｒｏｐｉｃｓ．Ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ Ｕｙｇｕｒ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｒｅｇｉｏｎ， ｍｏｓｔ
ｏｆ ｔｈｅ ｆａｒｍｌａｎｄ ｓｏｉｌ ｉｓ ｙｅｒｍｏｓｏｌ ｗｉｔｈ ｌｏｗ ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ，
ｔｈｅｒｍａｌ ｃａｐａｃｉｔｙ ａｎｄ ｔｈｅｒｍａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ． Ｔｈｅ
Ｊａｎｕａｒｙ ｓｕｒｆａｃｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｉｓ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ａｉｒ ｔｅｍｐｅｒａ-
ｔｕｒｅ ｉｎ ｎｏｒｔｈ ｐａｒｔ ａｎｄ ｓｏｍｅｗｈａｔ ｈｉｇｈｅｒ ｉｎ ｓｏｕｔｈ ｐａｒｔ．
Ｉｎ Ｋａｓｈｇａｒ ａｎｄ Ｈｏｔａｎ ｏｆ ｓｏｕｔｈ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ａｎｄ Ｔｕｒｐａｎ
Ｂａｓｉｎ ｏｆ ｅａｓｔ Ｘｉｎｊｉａｎｇ， ｔｈｅ Ｊａｎｕａｒｙ ｍｅａｎ ｌｏｗｅｓｔ ｔｅｍ-
ｐｅｒａｔｕｒｅ ｉｓ ｇｅｎｅｒａｌｌｙ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ －１４ ℃ ｉｓｏｔｈｅｒｍ， ａｎｄ
ｔｈｅｒｅ ｗｉｌｌ ｂｅ ｔｈｅ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｒｅｇｉｏｎｓ ｆｏｒ ｏｖｅｒｗｉｎｔｅｒｉｎｇ ｏｆ
ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ．Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｃｏｌｄ ｈａｒｄｉｎｅｓｓ ａｂｉｌｉ-
ｔｙ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ， ｔｈｅ Ｊａｎｕａｒｙ ｍｅａｎ
ｌｏｗｅｓｔ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｇｉｏｎ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ Ａｋｓｕ， Ｋｕ-
ｑａ， Ｈａｍｉ ａｎｄ ｐａｒｔｉａｌ ｓｏｕｔｈ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｌｏｃａｔｅｄ ｂｅｔｗｅｅｎ
－１６ ℃ ａｎｄ －１４ ℃ ｉｓｏｔｈｅｒｍｓ， ｔｈｅｉｒ ｄａｉｌｙ ｅｘｔｒｅｍｅ

ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｉｎ ｗｉｎｔｅｒ ｗａｓ ａｂｏｕｔ －２０ ℃， ａ ｃｅｒｔａｉｎ
ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ｃａｐａｂｌｅ ｏｆ ｏｖｅｒ-
ｗｉｎｔｅｒｉｎｇ ｔｈｅｒｅ， ｓｏ ｃａｌｌｅｄ ｒｉｓｋｙ ｏｖｅｒｗｉｎｔｅｒｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎ．
Ｔｈｅ Ｊａｎｕａｒｙ ｍｅａｎ ｌｏｗｅｓｔ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ ｇｅｎｅｒａｌ Ｊａｎ-
ｕａｒｙ ｌｏｗｅｓｔ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｉｎ ｏｔｈｅｒ ｐｌａｃｅｓ ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｉｓ
ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ －２０ ℃ ａｎｄ ｒａｎｇｅｓ ｆｒｏｍ －２５ ℃ ｔｏ －３５
℃， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ， ｆａｒ ｉｎｆｅｒｉｏｒ ｔｏ ｔｈｅ ｓｕｐｅｒ ｃｏｏｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔ
ｏｆ ｄｉａｐａｕｓｅ ｐｕｐａ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ， ｓｏ ｉｔ ｉｓ ｄｉｆｆｉｃｕｌｔ ｔｏ
ｏｖｅｒｗｉｎｔｅｒ ｔｈｅｒｅ．
3．1．4 　 Ａｄａｐｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｔｏ
ｒａｉｎｆａｌｌ ａｎｄ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

Ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｎ
ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ ｏｆ ｐｕｐａｌ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ
ｐｕｐａｅ ｈａｖｅ ３ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ ｉｎ ｅｃｌｏｓｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ：
ｎｏｒｍａｌ ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ， ｄｅｆｏｒｍｅｄ ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ ａｎｄ ｄｉｅｄ ｂｅ-
ｆｏｒｅ ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ．Ｕｎｄｅｒ ０ ％ ～８０ ％ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｅｎｔ
ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ， ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒ-
ｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ａｄａｐｔａｂｉｌｉｔｉｅｓ ｏｆ Ｈｅｎａｎ， Ｚｈｅｊｉａｎｇ， Ｓｉ-
ｃｈｕａｎ， ａｎｄ Ｈｕｎａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．Ｔｈｅｉｒ ｃｏｌｄ ｈａｒｄｉｎｅｓｓ
ａｂｉｌｉｔｉｅｓ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｏｂｖｉｏｕｓｌｙ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ｓｏｉｌ
ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｃｏｎｔｅｎｔ， ｗｈｉｃｈ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ
ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆａｃｔｏｒ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｏｎ ｉｔｓ ｏｖｅｒｗｉｎｔｅ-
ｒｉｎｇ．Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐ-
ｍｅｎｔａｌ ｒａｔｅ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｃｏｍｐａｒｅｄ
ｉｎ ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ， ａｎｄ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｐｏｐｕ-
ｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ Ｃｈａｎｇｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ Ｖａｌｌｅｙ ａｎｄ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ
ｕｎｄｅｒ ｎａｔｕｒａｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇ ａｒｅａ ｗｅｒｅ ｓｉｍｕｌａｔｅｄ，
ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ａｓ ｔｈｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ
２０ ℃ ｔｏ ３０ ℃， ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｎｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ
ｔｏ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｍｏｎｇ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｒａｔｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅ-
ｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ， ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｄｉｓｔｉｎｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ

ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｄｉａｐａｕｓｅ ｐｕｐａ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｔｗｏ ｒｅｇｉｏｎｓ ｗａｓ
ｎｏｔａｂｌｅ．Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ
ｔｈａｔ Ｂｅｉｊｉｎｇ ａｒｅａ ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ｔｈｅ ｎｏｒｔｈ ｂｏｕｎｄａｒｙ ｏｆ ｎｏｒｔｈ
Ｃｈｉｎａ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ， ｔｈｅ ｃｏｔｔｏｎ
ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｆｒｏｍ Ｃｈａｎｇｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ Ｖａｌｌｅｙ ｃｏｕｌｄ ｎｏｔ ａｄａｐｔ
ｔｏ ｔｈｅ ｙｅａｒｌｙ ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ｌｉｇｈｔ ｒｈｙｔｈｍ ａｎｄ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ，
ｓｏ ｉｔ ｗａｓ ｉｎｃａｐａｂｌｅ ｔｏ ｆｕｌｆｉｌｌ ｉｔｓ ｙｅａｒｌｙ ｌｉｆｅ ｃｙｃｌｅ ｕｎｄｅｒ
ｃｌｉｍａｔｉｃ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇ．

Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈｅｓ ｍｅｎｔｉｏｎｅｄ ａｂｏｖｅ， ｃｏｔｔｏｎ
ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ｗａｓ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｔｒｏｐｉｃａｌ， ｓｕｂｔｒｏｐｉ-
ｃａｌ， ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ａｎｄ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｔｙｐｅｓ， ｗｈｉｃｈ ｈａｄ ｈｉｇｈｌｙ
ｓｐｅｃｉａｌｉｚｅｄ ａｄａｐｔａｂｉｌｉｔｙ ｔｏ ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ， Ｃｈａｎｇｊｉａｎｇ
Ｒｉｖｅｒ Ｖａｌｌｅｙ， Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ Ｖａｌｌｅｙ ａｎｄ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｒｅ-
ｇｉｏｎｓ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｅ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｔｙｐｅ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ
ｍａｉｎｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｇｉｏｎ ｓｏｕｔｈ ｏｆ ２２°Ｎ， ｔｈｅ
ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｔｙｐｅ ｉｎ ２２°Ｎ ～３２°Ｎ ｏｆ Ｃｈａｎｇｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ
Ｖａｌｌｅｙ， ｔｈｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｔｙｐｅ ｉｎ ｔｈａｔ ｆｒｏｍ ｎｏｒｔｈ ｏｆ ３２°Ｎ
ｔｏ ｓｏｕｔｈ ｏｆ －１５ ℃ ｉｓｏｔｈｅｒｍ ｏｆ ｍｅａｎ ｄａｉｌｙ ｌｏｗｅｓｔ ｔｅｍ-
ｐｅｒａｔｕｒｅ ｉｎ Ｊａｎｕａｒｙ， ａｎｄ ｔｈｅ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｉｏｎ
ｏｆ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｔｙｐｅ ｌｏｃａｔｅｄ ｉｎ ｓｏｕｔｈ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ａｒｅａ ｏｆ ｍｉｄ-
ｄｌｅ ａｎｄ ｓｏｕｔｈ ｐａｒｔｓ ｏｆ Ｘｉｎｊｉａｎｇ Ｕｙｇｕｒ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ
Ｒｅｇｉｏｎ．
3．2　Facultative migration biology and migratory

route
3．2．1　Ｆｌｉｇｈｔ ｂｉｏｌｏｇｙ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ

Ｂｙ ｕｓｉｎｇ ｉｎｓｅｃｔ ｆｌｉｇｈｔ ｍｉｌｌ， ｔｈｅ ｆｌｉｇｈｔ ａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｃｏｔ-
ｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｗａｓ ｔｅｓｔｅｄ， ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ
ｆｌｉｇｈｔ ａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ３ ～６ ｄａｙｓ ｏｌｄ ａｄｕｌｔ ｗａｓ ｔｈｅ ｓｔｒｏｎｇｅｓｔ，
ｔｈｅ ｍｅａｎ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｔｏｔａｌ ｆｌｉｇｈｔ ｔｉｍｅ ａｎｄ ｍｅａｎ ｆｌｉｇｈｔ
ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｓｕｓｐｅｎｄｉｎｇ ｆｌｉｇｈｔ ｏｆ ６ ｄａｙｓ ｏｌｄ
ｍｏｔｈｓ ｗｅｒｅ ４１．３ ｈ ａｎｄ ２３９．７ ｋｍ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｅ
ｍｏｔｈ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｆｌｉｇｈｔ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｗｉｎｄ ｉｎ ａｎｎｕｌａｒ ｗｉｎｄ ｔｕｎ-
ｎｅｌ， ａｓ ｔｈｅ ｗｉｎｄ ｓｐｅｅｄ ｅｎｈａｎｃｅ， ｉｔ ｇｒａｄｕａｌｌｙ ｒｅｄｕｃｅｄ
ｔｈｅ ｆｌｉｇｈｔ ｖｅｌｏｃｉｔｙ ｉｔｓｅｌｆ ａｎｄ ｄｅｐｅｎｄｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｃａｒｒｙｉｎｇ
ｆｏｒｗａｒｄ ｏｆ ａｉｒｆｌｏｗ．Ｔｈｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｕｎｄｅｒ ｅｌｅｃｔｒｏ-ｍｉｃｒｏ-
ｓｃｏｐｅ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ ｏｒｉｅｎｔａｌ ａｒｍｙｗｏｒｍ Pseuda-
letia separata Ｗａｌｋｅｒ ａｎｄ ｂｌａｃｋ ｃｕｔｗｏｒｍ Agrotis ypsilon
Ｒｏｔｔｅｍｂｅｒｇ， ｔｈｅ ｆｌｙｉｎｇ ｍｕｓｃｌｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌ-
ｗｏｒｍ ｗａｓ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｆｏｒ ｌｏｎｇ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｆｌｉｇｈｔ； ｔｈｅ ｍａｉｎ
ｅｎｅｒｇｙ ｒｅｓｅｒｖｅ ｆｏｒ ｆｌｙｉｎｇ ｗａｓ ｇｌｙｃｅｒｉｄｅ-ｌｉｋｅ ｍａｔｅｒｉａｌｓ．
Ｄｕｒｉｎｇ ｆｌｙｉｎｇ， ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｈａｎｇｅｄ ｎｅｇｌｉ-
ｇｉｂｌｙ， ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｇｌｙｃｅｒｉｄｅ ａｎｄ ｇｌｙｃｏｇｅｎ ｗａｓ
ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｆｌｙｉｎｇ ｔｉｍｅ．Ｄｕｒｉｎｇ ｅａｒｌｙ ｆｌｙｉｎｇ
ｓｔａｇｅ， ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｇｌｙｃｏｇｅｎ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｑｕｉｃｋｌｙ， ｔｈｅｎ
ｔｈｅ ｄｅｃｒｅａｓｅ ｏｆ ｇｌｙｃｅｒｉｄｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｇｒａｄｕａｌｌｙ ｅｎｈａｎｃｅｄ．
Ｔｈｅ ３８．８７ ｈ ｆｌｉｇｈｔ ｈａｄ ｃｏｎｓｕｍｅｄ ｅｎｅｒｇｙ ｏｆ ２１８．７２ Ｊ，
ｉｎ ｗｈｉｃｈ ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ ｏｆ ｇｌｙｃｅｒｉｄｅ ａｎｄ ｇｌｙｃｏｇｅｎ ｗｅｒｅ
８５．８７ ％ ａｎｄ １４．１３ ％， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ［ １１］ ．
3．2．2　Ｒａｄａｒ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ

Ｉｔ ｗａｓ ｆｏｕｎｄ ｂｙ ｒａｄａｒ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｔｈａｔ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌ-
ｗｏｒｍ ｂｅｇａｎ ｔａｋｅｏｆｆ ａｔ ｄｕｓｋ （ ｈａｌｆ ａｎ ｈｏｕｒ ａｆｔｅｒ ｓｕｎ-
ｓｅｔ）， ａｎｄ ｔｈｅ ｌａｒｇｅｓｔ ｄｅｎｓｉｔｙ ａｒｅａ ｏｃｃｕｒｒｅｄ ａｔ ａｂｏｕｔ

7Ｖｏｌ．７ Ｎｏ．３，Ｓｅｐｔ．２００９　



ｈａｌｆ ａｎ ｈｏｕｒ ａｆｔｅｒ ｔａｋｅｏｆｆ［１２］ ．Ｔｈｅ ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ
ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｉｎ ｔｈｅ ｓｋｙ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｑｕｉｃｋｌｙ ａｌｏｎｇ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ｍａｓｓ ｅｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｌｏｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ； ａｓ ｔｈｅｒｅ ｐａｓｓｅｄ
ｔｈｒｏｕｇｈ ａ ｌａｒｇｅ ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ｍｉｇｒａｔｏｒｙ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ， ｔｈｅ
ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｆｌｕｃｔｕａｎｔ ｃｈａｎｇｅ．
Ｏｒｄｉｎａｒｉｌｙ ｔｈｅ ｍｉｇｒａｔｏｒｙ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｓｗａｒｍ ａｌｉｇｈ-
ｔｅｄ ａｔ ｄａｗｎ （ｈａｌｆ ａｎ ｈｏｕｒ ｂｅｆｏｒｅ ｓｕｎｒｉｓｅ）．Ｔｈｅ ｃｏｎｔｉｎ-
ｕｏｕｓ ｆｌｙｉｎｇ ｔｉｍｅｓ ｃｈａｎｇｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅａｓｏｎｓ， ｔｈｅｙ
ｗｅｒｅ ａｂｏｕｔ ９．５， ７， ８．５ ａｎｄ １０ ｈ ｉｎ ｓｐｒｉｎｇ， ｌａｔｅ ｓｐｒｉｎｇ
ｔｏ ｅａｒｌｙ ｓｕｍｍｅｒ， ｓｕｍｍｅｒ ａｎｄ ａｕｔｕｍｎ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．
Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｗａｓ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｆａｃｔｏｒ ｃａｕｓｉｎｇ ｔａｋｅｏｆｆ ａｎｄ
ａｌｉｇｈｔｉｎｇ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ， ｔｈｅ ｒａｉｎ ａｔ ｄｕｓｋ ｉｍｐｅｄｅｄ
ｔａｋｅｏｆｆ ｏｆ ｌｏｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ （ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｌｏｃａｌ ｅｍｅｒｇｅｄ
ａｎｄ ｉｍｍｉｇｒａｔｅｄ ｏｎｅ ｄａｙ ｂｅｆｏｒｅ ）． Ｉｆ ｔｈｅ ｒａｉｎ ｃａｍｅ
ｄｏｗｎ ａｆｔｅｒ ｉｔｓ ｔａｋｅｏｆｆ ａｎｄ ｍｉｇｒａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｗｉｎｄ ｉｎ ｈｉｇｈ
ａｌｔｉｔｕｄｅ （ ｉｎ ｍｉｄｎｉｇｈｔ）， ｔｈｅ ｈｅａｖｙ ｒａｉｎ ｆｏｒｃｅｄ ｍｉｇｒａｔｏｒｙ
ｓｗａｒｍ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｇａｔｈｅｒｅｄ ａｎｄ ａｌｉｇｈｔｅｄ ｉｎ ｒａｉ-
ｎｉｎｇ ａｒｅａ， ｂｕｔ ｏｎｌｙ ｌｉｔｔｌｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｌｉｇｈｔ ｒａｉｎ ｏｎ ｉｔｓ ｐｏｐ-
ｕｌａｔｉｏｎ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ．Ｔｈｅ ｍｉｇｒａｔｏｒｙ ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌ-
ｗｏｒｍ ｗａｓ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ １ ５００ ｍ， ａｎｄ ｉｔｓ ｈｉｇｈ-ｄｅｎｓｉｔｙ ｍｉ-
ｇｒａｔｏｒｙ ｌａｙｅｒ ｗａｓ ａｂｏｕｔ ３００ ｍ， ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｗａｒｍ ａｉｒ ａｎｄ
ｍｏｓｔ ｈｉｇｈ ｓｐｅｅｄ ａｉｒｆｌｏｗ ｅｘｉｓｔｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｌａｙｅｒ．Ｓｏｍｅ-
ｔｉｍｅｓ ｔｈｅ ｒａｔｈｅｒ ｗｅａｋ ｍｉｇｒａｔｏｒｙ ｌａｙｅｒ ｏｃｃｕｒｒｅｄ ａｔ ｔｈｅ
ｈｅｉｇｈｔｓ ａｂｏｕｔ ５００ ｍ ａｎｄ １ ０００ ｍ， ａｎｄ ｆｏｒｍｅｄ ｍｕｌｔｉ-
ｌａｙｅｒ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ．Ｄｕｒｉｎｇ ａｕｔｕｍｎ ｂａｃｋ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ， ｔｈｅ
ｍａｉｎ ｍｉｇｒａｔｏｒｙ ｌａｙｅｒ ａｐｐｅａｒｅｄ ｍｏｒｅ ｏｆｔｅｎ ａｔ ｔｈｅ ｈｅｉｇｈｔ
ｏｆ ５００ ～１ ５００ ｍ， ｗｉｔｈ ｔｈｅ ａｉｄ ｏｆ ｃｕｒｒｅｎｔ ｎｏｒｔｈ ｗｉｎｄ ｔｏ
ｍｉｇｒａｔｅ ｔｏｗａｒｄｓ ｓｏｕｔｈ． Ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅａｓｏｎｓ， ｃｏｔｔｏｎ
ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｕｓｅｄ ｆａｖｏｒａｂｌｅ ｗｉｎｄ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｈｅｉｇｈｔｓ ｔｏ ｒｅａｌｉｚｅ ｌｏｎｇ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ｗｉｎｄ， ｔｈｅ ａｎｇｌｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｗｉｎｄ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｌｏｃａｔｉｏｎ
ｄｉｓｐｌａｃｅｍｅｎｔ ｗａｓ ｌｅｓｓ ｔｈａｎ １２°．Ｕｎｄｅｒ ｓｔｒｏｎｇ ｗｉｎｄ
ｐｏｗｅｒ ａｎｄ ｓｔａｂｌｅ ｗｉｎｄ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ， ｃｏｔｔｏｎ
ｂｏｌｌｗｏｒｍ ａｐｐｅａｒｅｄ ｏｂｖｉｏｕｓｌｙ ｓｉｍｉｌａｒ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎａｌ ｃｈａｒａｃ-
ｔｅｒｉｓｔｉｃ， ｉ．ｅ．ａｐｐｅａｒｅｄ ｔｙｐｉｃａｌ ｄｕｍｂｂｅｌｌ-ｌｉｋｅ ｅｃｈｏ ｏｎ
ｔｈｅ ｓｃｒｅｅｎ； ａｓ ｕｎｄｅｒ ｗｅａｋ ｗｉｎｄ ｐｏｗｅｒ ａｎｄ ｖａｒｙｉｎｇ
ｗｉｎｄ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎｓ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ， ｎｏ ｄｕｍｂｂｅｌｌ-ｌｉｋｅ ｅｃｈｏ ａｐ-
ｐｅａｒｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｓｃｒｅｅｎ．
3．2．3　Ｅｖｉｄｅｎｃｅｓ ｏｆ ｌｏｎｇ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｐｅｓｔｉｃｉｄｅ ｉｓ ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｈａｒ-
ａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｒｅｍａｉｎｅｄ ｆｏｒ ｉｎｓｅｃｔ ｂｙ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｐｒｏｄｕｃ-
ｔｉｏｎ ａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ ｈｕｍａｎ．Ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔ-
ａｎｃｅ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｔｏ ｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄｅ ｉｓ ｔｈｅ ｉｎｅｖｉｔａｂｌｅ
ｒｅｓｕｌｔ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ ｅｘｃｅｓｓｉｖｅ ｕｓｅ ｏｆ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄｅ，
ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｐｏｓ-
ｉｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｕｓｅ ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄｅ．
Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ， ｔｏ ａｎａｌｙｚｅ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｌｏｃａｌ ｕｓｅ ａｍｏｕｎｔ
ｏｆ ｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄｅ ｉｓ ｃａｐａｂｌｅ ｆｏｒ ｉｎｆｅｒｒｉｎｇ ｔｈｅ ｍｉｇｒａｔｏｒｙ
ｒｏｕｔｅ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ．Ｔｈｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ
５０ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ５ ｍａｊｏｒ ｃｏｔｔｏｎ ｒｅｇｉｏｎｓ
ｔｏ ｌａｍｄａｃｙｈａｌｏｔｈｒｉｎ， ｅｎｄｏｓｕｌｆａｎ ａｎｄ ｐｈｏｘｉｍ ｗｅｒｅ ｔｅｓｔ-

ｅｄ， ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ， ｇｅｎｅｒａｌｌｙ， ａｌｌ ｔｈｅ ｒｅｓｉｓｔ-
ａｎｃｅ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｆｒｏｍ Ｃｈａｎｇｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ Ｖａｌｌｅｙ
Ｒｅｇｉｏｎ， Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ Ｖａｌｌｅｙ Ｒｅｇｉｏｎ ａｎｄ Ｌｉａｏｈｅ Ｒｉｖｅｒ
Ｖａｌｌｅｙ Ｒｅｇｉｏｎ ｈａｄ ａｌｒｅａｄｙ ｒｉｓｅｎ ｔｏ ａ ｒａｔｈｅｒ ｈｉｇｈ ｌｅｖｅｌ，
ｗｈｉｌｅ ｔｈａｔ ｏｆ Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｉｎｌａｎｄ Ｒｅｇｉｏｎ ｓｔｉｌｌ ｍａｉｎｔａｉｎ ａｔ
ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｌｅｖｅｌ， ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｎｏ ｏｂｖｉｏｕｓ ｇｅｎｅ ｉｎｔｅｒ-
ｃｈａｎｇｅ ａｐｐｅａｒｅｄ ｓｏ ｆａｒ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ
Ｘｉｎｊｉａｎｇ Ｒｅｇｉｏｎ ａｎｄ ｉｎｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｖｉｎｃｅｓ， ａｎｄ ａｌｓｏ ｐｅ-
ｒｉｐｈｅｒｙ ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ Ｉｎｄｉａ ａｎｄ Ｐａｋｉｓｔａｎ （ ａｃｃｏｒｄ-
ｉｎｇ ｔｏ ｅｘｔｅｒｎａｌ ｒｅｐｏｒｔｓ， ｔｈｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌ-
ｗｏｒｍ ｉｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ ｗａｓ ｑｕｉｔｅ ｈｉｇｈ）．Ｉｎ Ｎｏｒｔｈ
Ｃｈｉｎａ， ｃｏｔｔｏｎ ｉｓ ｍａｉｎｌｙ ｇｒｏｗｎ ｉｎ ｉｔｓ ｍｉｄｄｌｅ ａｎｄ ｓｏｕｔｈ
ｐａｒｔｓ， ｗｈｅｒｅ ｌａｒｇｅ ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄｅｓ ａｒｅ ｕｓｅｄ； ｂｕｔ
ｔｈｅ ｍａｊｏｒ ｃｒｏｐｓ ｉｎ ｉｔｓ ｎｏｒｔｈ ａｎｄ ｎｏｒｔｈｅａｓｔ ｐａｒｔｓ ａｒｅ
ｍａｉｚｅ， ｒｉｃｅ ａｎｄ ｆｒｕｉｔ ｔｒｅｅｓ， ａｎｄ ｔｈｅ ｇｒｏｗｉｎｇ ａｒｅａ ｏｆ
ｃｏｔｔｏｎ ｉｓ ｒａｔｈｅｒ ｓｍａｌｌ， ｓｏ ｔｈｅ ｕｓｅ ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄｅ
ｉｓ ｆａｒ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｔｈｅ ｆｏｒｍｅｒ ｐａｒｔｓ．Ｎｅｖｅｒｔｈｅｌｅｓｓ，
ｔｈｅ ｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ Ｌｉａｏｙａｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｆｒｏｍ
ｍａｉｚｅ ｇｒｏｗｉｎｇ ａｒｅａ ｏｆ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｃｈｉｎａ ａｎｄ Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｓｕｂ-
ｕｒｂ （ ｎｏ ｃｏｔｔｏｎ ｇｒｏｗｉｎｇ） ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｗａｓ ｒａｔｈｅｒ ｈｉｇｈ
ａｎｄ ｃｌｅａｒｌｙ ｕｎｃｏｎｆｏｒｍａｂｌｅ ｔｏ ｔｈｅ ｌｏｃａｌ ｌｏｗｅｒ ｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄｅ
ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ．Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｆａｃｔｓ ｍｅｎｔｉｏｎｅｄ ａｂｏｖｅ， ｉｔ
ｃａｎ ｂｅ ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｃ-
ｃｕｒｓ ｉｎ ｍｉｄｄｌｅ ａｎｄ ｎｏｒｔｈ ｐａｒｔｓ ｏｆ Ｂｏｈａｉ Ｂａｙ ａｒｅａ
ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ｆｒｏｍ ｉｔｓ ｓｏｕｔｈ ｐａｒｔ ｂｙ ｉｍｍｉｇｒａｔｉｏｎ．Ｉｎ ｏｒｄｅｒ
ｔｏ ｃｏｎｆｉｒｍ ｔｈｉｓ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ， ｔｈｅ ｍｉｇｒａｔｏｒｙ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｉｔｓ
１ ｓｔ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｏｖｅｒ Ｂｏｈａｉ Ｓｅａ ｗａｓ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ ｏｎ ａ ｐａｓ-
ｓｅｎｇｅｒ ｓｈｉｐ ｉｎ １９９６ －１９９７， ａｎｄ ｆｏｕｎｄ ａ ｌａｒｇｅ ａｍｏｕｎｔ
ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｍｏｔｈ ｉｎ ｔｈｅ ｓｋｙ ２０ ～８０ ｋｍ ａｐａｒｔ
ｆｒｏｍ ｃｏａｓｔｌｉｎｅ ｗａｓ ｍｉｇｒａｔｉｎｇ ｔｏｗａｒｄ ｔｈｅ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ ｔｏ Ｌｉ-
ａｏｎｉｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ． Ｃｏｍｍｏｎｌｙ， ｔｈｅ ｎｏｃｔｕｒｎａｌ ｉｎｓｅｃｔｓ
ａｌｉｇｈｔｉｎｇ ｏｎ ｐａｓｓｅｎｇｅｒ ｓｈｉｐ ｃｒａｗｌ ｏｕｔ ｆｒｏｍ ｃｏｖｅｒｅｄ ｐｏ-
ｓｉｔｉｏｎｓ ａｔ ａｂｏｕｔ １９∶３０， ａｎｄ ｔｈｅｎ ｆｌａｐ ｗｉｎｇｓ， ｔａｋｅ ｏｆｆ
ａｎｄ ｍｉｇｒａｔｅ ｔｏ ｎｏｒｔｈｅａｓｔ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ （ ｔｈｅ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ ｏｆ
ｍｏｎｓｏｏｎ ｉｎ ｓｕｍｍｅｒ）．Ｔｈｅ ｔｉｍｅ ｆｏｒ ｔａｋｅｏｆｆ ｐｒｏｃｅｓｓ ｗａｓ
ａｂｏｕｔ ３０ ｍｉｎ， ａｎｄ ｆｉｎｉｓｈｅｄ ｕｎｔｉｌ ２０∶００．Ｔｈｅ ｒｅａｌ ｍｉ-
ｇｒａｔｏｒｙ ｔｉｍｅ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｍｏｔｈ ｉｎ ｔｈｅ ｓｋｙ ｗａｓ ａ-
ｂｏｕｔ ８．５ ～９．５ ｈ．

Ｔｈｅ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｒｅｇｉｏｎ ｌｏｃａｔｅｄ ａｔ ｓｏｕｔｈ ｐａｒｔ ｏｆ
Ｂｏｈａｉ Ｇｕｌｆ ａｎｄ ｔｈｅ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｒｅｇｉｏｎ ｌｏｃａｔｅｄ ａｔ ｉｔｓ
ｎｏｒｔｈ ｐａｒｔ， ｔｈｅｙ ｓｅｐａｒａｔｅｌｙ ｂｅｌｏｎｇ ｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｌｉｍａｔｅ
ｚｏｎｅｓ， ｔｈｅ ｄｉｓｔｉｎｃｔ ａｃｃｕｍｕｌａｔｅｄ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｔｈｅ ｔｗｏ ｒｅｇｉｏｎｓ ｃａｕｓｅｄ ｇｒｅａｔ ｐｈｅｎｏｌｏｇｉｃａｌ ｄｉｓｐａｒｉｔｙ．Ａｓ
ａ ｒｅｓｕｌｔ， ｗｉｎｔｅｒ ｗｈｅａｔ ａｎｄ ｓｐｒｉｎｇ ｗｈｅａｔ， ｔｈｅ ｍａｉｎ ｈｏｓｔ
ｐｌａｎｔ ｏｆ ｔｈｅ １ ｓｔ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｌａｒｖａｌ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ， ａｒｅ
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ｒｅｇｉｏｎｓ， ａｎｄ ｔｈｅ ｄｅ-
ｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｉｎ ｔｈｅ ｌａｔｔｅｒ ｒｅｇｉｏｎ ｉｓ ｓｉｇ-
ｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｌａｔｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｔｈｅ ｆｏｒｍｅｒ ｒｅｇｉｏｎ ［１３］ ．Ｓｙｓ-
ｔｅｍａｔｉｃ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ １ ｓｔ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｐｏｐ-
ｕｌａｔｉｏｎ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｉｎ Ｃｈａｏｙａｎｇ ａｎｄ Ｌｉａｏｙａｎｇ Ｃｉｔｉｅｓ ｏｆ
Ｌｉａｏｎｉｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ （ｂｏｔｈ ｌｏｃａｔｅｄ ａｔ ｎｏｒｔｈ ｐａｒｔ ｏｆ Ｂｏｈａｉ
Ｇｕｌｆ Ｒｅｇｉｏｎ） ｗｅｒｅ ｉｎｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｗｉｔｈ ｌｏｃａｌ ｐｈｅｎｏｌｏｇｉｃａｌ

8　Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ



ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｗｈｉｌｅ ｒａｔｈｅｒ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｗｉｔｈ ｔｈａｔ ｉｎ Ｌａｎｇｆａｎｇ
Ｃｉｔｙ ｏｆ Ｈｅｂｅｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ａｎｄ ｗｅｓｔ ｓｕｂｕｒｂ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇ
Ｃｉｔｙ．Ａｌｌ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｆａｃｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ １ ｓｔ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
ａｄｕｌｔ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｉｎ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｒｅｇｉｏｎ ｅｍｉｇｒａｔｅ
ｆｒｏｍ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｒｅｇｉｏｎ．

Ａｄｕｌｔ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｎｅｅｄｓ ｔｏ ｆｅｅｄ ｏｎ ｎｅｃｔａｒ
ｐｌａｎｔｓ ｆｏｒ ａｃｑｕｉｒｉｎｇ ｅｘｔｒａ-ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ， ｓｏ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｐｏｌｌｅｎ
ｂｅｃｏｍｅｓ ａ ｎａｔｕｒａｌ ｌａｂｅｌｉｎｇ ｏｎ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ．Ｔｏ ａｎａ-
ｌｙｚｅ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｌｏｏｍｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄｓ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ ａｎｄ ｍｏｒ-
ｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｅｃｕｌｉａｒｉｔｉｅｓ ｏｆ ｐｏｌｌｅｎｓ ａｒｅ ｃａｐａｂｌｅ ｏｆ ｉｌｌｕｓ-
ｔｒａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｍｉｇｒａｔｏｒｙ ｒｏｕｔｅ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ．Ｔｈｅ ｐｏｌ-
ｌｅｎｓ ｃａｒｒｙｉｎｇ ｏｎ ａｄｕｌｔ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ， ｃａｕｇｈｔ ｆｒｏｍ
Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｒｅｇｉｏｎ ａｎｄ ｓｅａ ｓｕｒｆａｃｅ， ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｕｎ-
ｄｅｒ ｅｌｅｃｔｒｏ-ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅ， ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ
９４．４ ％ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｌｌｅｎｓ ｗｅｒｅ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｎ ｉｔｓ ｐｒｏｂｏｓｃｉｓ，
ａｎｄ ａ ｆｅｗ ｏｎ ｉｔｓ ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｅｙｅ； ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｍａｎｙ ｖａｒｉａ-
ｔｉｏｎｓ ｉｎ ｋｉｎｄｓ ａｎｄ ｑｕａｎｔｉｔｉｅｓ ｏｆ ｐｏｌｌｅｎ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｎ ｃｏｔｔｏｎ
ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｒｅａｓ ａｎｄ ｔｉｍｅｓ， ｍｏｓｔ ｏｆ
ｔｈｅ ｐｏｌｌｅｎｓ ｓｔｅｍｍｅｄ ｆｒｏｍ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｊｕｊｕｂｅ， Ｔａｍａｒｉｓｋ，
ｃａｒｒｏｔ， ｇｒｅｅｎ ｔｈｉｓｔｌｅ， ｆｅａｔｈｅｒ ｃｏｃｋｓｃｏｍｂ， ｓｕｎｆｌｏｗｅｒ，
ａｎｄ ｓｅｖｅｒａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｃｏｍｐｏｓｉｔｅ Ｆａｍｉｌｙ， ｅｔｃ．Ｉｔ ｗａｓ
ｆｏｕｎｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｍｏｔｈ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｂｏ-
ｈａｉ Ｓｅａ ｓｕｒｆａｃｅ ｉｎ ｅａｒｌｙ-ｍｉｄｄｌｅ Ｊｕｎｅ ｈａｄ ｃａｒｒｉｅｄ Ｃｈｉ-
ｎｅｓｅ ｊｕｊｕｂｅ ｐｏｌｌｅｎ， ｉｎ ｔｈｉｓ ｔｉｍｅ， ｔｈｉｓ ｐｌａｎｔ ｉｎ Ｌｉａｏｎｉｎｇ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ｈａｓ ｎｏｔ ｙｅｔ ｉｎ-ｂｌｏｏｍ， ａｎｄ ｔｈａｔ ｉｎ ｍｉｄｄｌｅ ａｎｄ
ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ， ｉｔｓ ｂｌｏｏｍｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄ ｈａｓ ａｌｒｅａｄｙ ｆｉｎｉｓｈｅｄ，
ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｍｏｔｈ ｃａｕｇｈｔ ｆｒｏｍ
Ｂｏｈａｉ ｓｅａ ｓｕｒｆａｃｅ ａｎｄ ｍｉｇｒａｔｅｄ ｔｏｗａｒｄ Ｌｉａｏｎｉｎｇ ｏｕｇｈｔ
ｔｏ ｃｏｍｅ ｆｒｏｍ Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ Ｖａｌｌｅｙ．

Ｉｎ １９９６ －２０００， ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ
ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｆ ｏｖａｒｙ ａｎｄ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｂｅｈａｖｉｏｒ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌ-
ｗｏｒｍ ｗａｓ ｓｔｕｄｉｅｄ ｓｕｃｃｅｓｓｉｖｅｌｙ ｉｎ Ｌａｎｇｆａｎｇ Ｃｉｔｙ ｏｆ Ｈｅ-
ｂｅｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｌｉａｏｙａｎｇ Ｃｉｔｙ ｏｆ Ｌｉａｏｎｉｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ａｎｄ
ｗｅｓｔ ｓｕｂｕｒｂ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｃｉｔｙ， ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ
ｂｏｔｈ ｔｈｅ １ ｓｔ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ Ｌａｎｇｆａｎｇ Ｃｉｔｙ
ｌｏｃａｔｅｄ ａｔ ｓｏｕｔｈ ｐａｒｔ ｏｆ Ｂｏｈａｉ Ｇｕｌｆ ａｎｄ Ｌｉａｏｙａｎｇ Ｃｉｔｙ ａｔ
ｉｔｓ ｎｏｒｔｈ ｐａｒｔ ｍａｉｎｌｙ ｉｍｍｉｇｒａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｅｘｔｅｒｎａｌ， ｔｈｅ ２ ｎｄ

ａｎｄ ３ ｒｄ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｍａｊｏｒｉｔｙ ｏｆ ｙｅａｒｓ ｗｅｒｅ
ｌｏｃａｌｌｙ， ｂｕｔ ａｌｓｏ ｅｘｔｅｒｎａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｍｍｉｇｒａｔｅｄ ｉｎ ａ
ｆｅｗ ｙｅａｒｓ．Ａｌｌ ｔｈｅ １ ｓｔ ～３ ｒｄ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｔｒａｐ-
ｐｉｎｇ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｓｋｙ ｏｆ ｗｅｓｔ ｓｕｂｕｒｂ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇ ｐｏｓｓｅｓｓｅｄ
ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｏｆ ｍｉｇｒａｔｏｒｙ ｉｎｓｅｃｔ， ｉｎｄｉｃａ-
ｔｅｄ ｔｈａｔ ａｌｌ ｔｈｅ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ ｈａｖｅ ｍｉｇｒａｔｏｒｙ ｂｅｈａｖｉｏｒ．

Ｂｙ ａｐｐｌｙｉｎｇ ｅｘｔｅｒｎａｌ ｄｙｅｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ， ｔｈｅ ２ ｎｄ ａｎｄ
３ ｒｄ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ａｄｕｌｔ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｗｅｒｅ ｌａｂｅｌｅｄ ａｎｄ
ｒｅｌｅａｓｅｄ ｉｎ Ｘｉｎｙｅ Ｃｏｕｎｔｙ， Ｈｅｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， １００ ｒｅｃａｐ-
ｔｕｒｉｎｇ ｐｏｉｎｔｓ ｗｅｒｅ ｒａｎｄｏｍｌｙ ｓｅｔ ｕｐ ｗｉｔｈｉｎ ａ ｒａｄｉｕｓ ｏｆ
３０ ｋｍ ｓｕｒｒｏｕｎｄｉｎｇ ｒｅｌｅａｓｉｎｇ ｐｏｉｎｔ ａｓ ｃｅｎｔｅｒ， １６ ｌａｂｅ-
ｌｉｎｇ ｍｏｔｈｓ ｗｅｒｅ ｒｅｃａｐｔｕｒｅｄ， ｉｎ ｗｈｉｃｈ ６１．５４ ％ ｏｆ ｔｈｅｍ
ｗｅｒｅ ｃａｕｇｈｔ ｉｎ １ ｋｍ ｒａｎｇｅ， ａｎｄ ３８．４６ ％ ｗｅｒｅ ｉｎ
１０ ～３０ ｋｍ ｒａｎｇｅ．
3．2．4　Ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｆａｃｕｌｔａｔｉｖｅ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ

Ｔｈｅ ｆｌｉｇｈｔ ａｂｉｌｉｔｉｅｓ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ
ｆｒｏｍ ｃｏｔｔｏｎ， ｍａｉｚｅ， ｐｅａｎｕｔ， ｍｕｎｇ ｂｅａｎ ａｎｄ ｓｅｓａｍｅ
ｆｉｅｌｄｓ ａｎｄ ｔｈｏｓｅ ｆｅｄ ｏｎ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｄｉｅｔ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｔ-
ｔｏｎ ｏｒｇａｎｓ ｉｎ ｌａｒｖａｌ ｓｔａｇｅ ｗｅｒｅ ｔｅｓｔｅｄ ｗｉｔｈ ｆｌｉｇｈｔ ｍｉｌｌ，
ｔｈｅ ｏｒｄｅｒｌｙ ｒａｎｇｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈｏｓｔ ｐｌａｎｔｓ ｗａｓ ｃｏｔｔｏｎ ａｎｄ
ｍａｉｚｅ ＞ｐｅａｎｕｔ ＞ｍｕｎｇ ｂｅａｎ ａｎｄ ｓｅｓａｍｅ， ｉｔ ｂａｓｉｃａｌ-
ｌｙ ｒｅｆｌｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｏｒｄｅｒ ｏｆ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｈｏｓｔ ｐｌａｎｔｓ
ｆｏｒ ｌａｒｖａｌ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ； ａｎｄ ｔｈｅ ｆｌｉｇｈｔ ａｂｉｌｉｔｉｅｓ ｏｆ ｉｎ-
ｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｈａｖｉｎｇ ｂｅｔｔｅｒ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｓｕｃｈ ａｓ
ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｄｉｅｔ ａｎｄ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌ ｗｅｒｅ ｓｅｖｅｒａｌ ｔｉｍｅｓ ａｓ
ｓｔｒｏｎｇ ａｓ ｔｈｏｓｅ ｆｅｄ ｏｎ ｃｏｔｔｏｎ ｌｅａｆ．Ｔｈｅ ｍｏｒｅ ｂｏｄｙ
ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ａｄｕｌｔ ｗｅｉｇｈｅｄ ｏｕｔ， ｔｈｅ ｍｏｒｅ ｓｔｒｏｎｇ ｆｌｉｇｈｔ
ａｂｉｌｉｔｙ ｉｔ ｐｏｓｓｅｓｓｅｄ， ａｎｄ ｔｈｅ ｆｌｉｇｈｔ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｍｏｔｈ ａｃ-
ｑｕｉｒｉｎｇ ｅｘｔｒａ-ｎｕｔｒｉｔｉｎｇ ｗａｓ ｔｗｉｃｅ ａｓ ｆａｒ ａｓ ｔｈａｔ ｎｏ ｅｘｔｒａ-
ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ ｏｂｔａｉｎｅｄ．Ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｌｓｏ ｆｏｕｎｄ ｔｈａｔ ａｓ ｔｈｅ
ｍｏｔｈ ｗａｓ ｓｈｏｒｔ ｏｆ ｅｘｔｒａ-ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ， ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ
ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｆ ｉｔｓ ｏｖａｒｙ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｐｒｏｌｏｎｇｅｄ．Ｎｅｖ-
ｅｒｔｈｅｌｅｓｓ， ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ ｈａｄ ｐｒｏｖｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ
ｎｏ ｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ａｄｕｌｔ ｆｌｉｇｈｔ ａｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｌａｒｖａｌ ｄｅｎｓｉ-
ｔｙ ｏｒ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ ｉｎ ｌａｒｖａｌ ｓｔａｇｅ．Ｉｎ ｖｉｅｗ ｏｆ
ｔｈｉｓ， ｔｈｅ ｌｏｎｇ ｄｉｓｔａｎｔ ｍｏｖｉｎｇ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｓｈｏｕｌｄ
ｂｅ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｂｅｈａｖｉｏｒａｌ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｏｆ ａｄｕｌｔ ａｇａｉｎｓｔ
ｈａｒｍｆｕｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ａｆｔｅｒ ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ． Ｕｎｄｅｒ ｈｉｇｈ
ａｄｕｌｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｄｅｎｓｉｔｙ ａｎｄ ｌａｃｋ ｏｆ ｎｅｃｔａｒ ｐｌａｎｔｓ ｏｒ
ｏｖｉｐａｒｏｕｓ ｈｏｓｔｓ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ， ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｍｏｔｈ ｗｉｌｌ
ａｄｏｐｔ ｌｏｎｇ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｓｔｒａｔｅｇｙ ａｌｏｎｇ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ａｉｒ
ｃｕｒｒｅｎｔ．
3．3　Seasonal migration regularity

Ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｐｏｓｓｅｓｓｅｓ ｔａｉｌ ｗｉｎｄ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎａｌ
ｂｅｈａｖｉｏｒ， ａｎｄ ｉｔｓ ｍｉｇｒａｔｏｒｙ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ ｉｓ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｔｏ ｗｉｎｄ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ．Ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｗｉｎｄ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ ｄｕｒｉｎｇ ｅｃｌｏ-
ｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ １ ｓｔ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ａｄｕｌｔ ｉｎ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ ｉｎｃｌｉｎｅｓ
ｔｏ ｔｈｅ ｎｏｒｔｈ， ｓｏ ｔｈｅ ｍｏｔｈｓ ａｒｅ “ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｄ ”
ｔｏｗａｒｄ ｎｏｒｔｈ． Ｔｈｅ ｗｉｎｄ ｓｐｅｅｄ ａｎｄ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ ａｒｅ
ｃｈａｎｇｅａｂｌｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｙｅａｒｓ， ａｓ ｉｎ ｔｈｅ ｙｅａｒ ｔｈｅ ｃｏｎｔｉｎ-
ｕｏｕｓ， ｓｔａｂｌｅ ａｎｄ ｐｏｗｅｒｆｕｌ ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ ｗｉｎｄ ｉｓ ｃｕｒｒｅｎｔ
（ ｓｕｃｈ ａｓ ｉｎ ２００１， ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｗｉｎｄ ｓｐｅｅｄ ｗａｓ
２０ ｍ／ｓ）， ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｃａｎ ｍｉｇｒａｔｅ １５０ ～３００ ｋｍ
ｅｖｅｒｙ ｎｉｇｈｔ ｆｒｏｍ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｒｅｇｉｏｎ ｔｏ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｒｅ-
ｇｉｏｎ．Ｗｈｉｌｓｔ ｉｎ ｔｈｅ ｙｅａｒ ｔｈｅ ｗｉｎｄ ｓｐｅｅｄ ｉｓ ｗｅａｋ ｏｒ ｔｈｅ
ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ ａｎｄ ｓｏｕｔｈｅａｓｔ ｗｉｎｄ ｏｃｃｕｒｓ ａｌｔｅｒｎａｔｅｌｙ， ｏｎｌｙ
ｐａｒｔｉａｌ ａｄｕｌｔ ｃａｎ ｍｉｇｒａｔｅ ｆｒｏｍ ｎｏｒｔｈ ｐａｒｔ ｏｆ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ
Ｒｅｇｉｏｎ ｔｏ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｒｅｇｉｏｎ， ａｎｄ ｔｈｅ ｇｒｅａｔ ｐａｒｔ ｏｆ ａ-
ｄｕｌｔｓ ｍｉｇｒａｔｅ ｗｉｔｈｉｎ ｖａｓｔ ａｒｅａ ｏｆ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｒｅｇｉｏｎ
ｆｒｏｍ ｓｏｕｔｈ ｔｏ ｎｏｒｔｈ （ｎｏｒｔｈｅａｓｔ ｏｒ ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ） ［１４］ ．

Ｔｈｅ ｂｅｈａｖｉｏｒａｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｔａｋｅｏｆｆ， ａｌｉｇｈｔｉｎｇ
ａｎｄ ｓｋｙ ｍｏｖｅｍｅｎｔ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｗｅｒｅ ｄｒａｗｎ ｉｎｔｏ
ａｅｒｏｌｏｇｉｃ ｌｏｃｕｓ ａｎａｌｙｓｉｓ， ａ ｆｏｒｅｃａｓｔｉｎｇ ｍｏｄｅｌ ｆｏｒ ｓｕｉｔ-
ａｂｌｙ ｓｉｍｕｌａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｍｉｇｒａｔｏｒｙ ｌｏｃｕｓ ａｎｄ ｒｏｕｔｅ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ
ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｗａｓ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄ．Ｒａｄａｒ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｎｇ ａｎｄ ｓｉｍｕ-
ｌａｔｅｄ ｍｏｄｅｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ １ ｓｔ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
ａｄｕｌｔ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｉｎ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｒｅｇｉｏｎ ｗａｓ ｃａｐａ-
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ｂｌｅ ｏｆ ｍｉｇｒａｔｉｎｇ ｆｒｏｍ ｉｔｓ ｎｏｒｔｈ ｐａｒｔ ｉｎｔｏ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｒｅ-
ｇｉｏｎ ｏｒ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｍｏｖｅｍｅｎｔ ｉｎ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｒｅｇｉｏｎ， ｔｈｅ ２ ｎｄ

ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ａｄｕｌｔ ｃｏｕｌｄ ｍｉｇｒａｔｅ ａｌｏｎｇ ｗｉｔｈ ａｉｒｆｌｏｗ ｉｎｔｏ
Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｒｅｇｉｏｎ， ａｎｄ ｔｈｅ ３ ｒｄ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ａｄｕｌｔ ｃｏｕｌｄ
ｍｉｇｒａｔｅ ｆｒｏｍ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｒｅｇｉｏｎ ｒｅｔｕｒｎ ｔｏ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ
Ｒｅｇｉｏｎ ｏｒ ｆｒｏｍ ｎｏｒｔｈ ｐａｒｔ ｏｆ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｒｅｇｉｏｎ ｒｅｔｕｒｎ
ｔｏ ｉｔｓ ｓｏｕｔｈ ｐａｒｔ［１５］ ．Ｄｕｒｉｎｇ ｅｃｌｏｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ２ ｎｄ ｇｅｎｅｒａ-
ｔｉｏｎ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ ｉｎ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｒｅｇｉｏｎ， ｔｈｅ ｔｒｏｐｉ-
ｃａｌ ｃｏｍｐｌｅｘ ｚｏｎｅ ｊｕｍｐｅｄ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｒｅｇｉｏｎ
ａｎｄ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｒｅｇｉｏｎ， ｔｈｅ ｗｉｎｄ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｗｉｎｄ
ｓｐｅｅｄ ｗｅｒｅ ｃｈａｎｇｅａｂｌｅ， ａｓ ｔｈｅ ｗｉｎｄ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ ｗａｓ ｒａｔｈ-
ｅｒ ｓｔａｂｌｅ ｉｎ ｔｈｉｓ ｐｅｒｉｏｄ， ｍｏｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ２ ｎｄ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ａｄｕｌｔ
ｉｍｍｉｇｒａｔｅｄ ｉｎｔｏ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｒｅｇｉｏｎ （ ｉｔｓ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｄｉｓ-
ｔａｎｃｅ ｄｅｐｅｎｄｓ ｏｎ ｗｉｎｄ ｓｐｅｅｄ）， ａｓ ｔｈｅ ｗｉｎｄ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ
ｗａｓ ｃｈａｎｇｅａｂｌｅ， ｏｎｌｙ ａ ｓｍａｌｌ ｐａｒｔ ｏｆ ｔｈｅ ２ ｎｄ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
ａｄｕｌｔ ｍｉｇｒａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ ｗｉｎｄ ｉｎ ｔｈｅ ｎｉｇｈｔ ｉｎｔｏ
Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｒｅｇｉｏｎ， ａｎｄ ｍｏｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ａｄｕｌｔｓ ｄｅｔａｉｎｅｄ ａｎｄ
ｒｅｐｒｏｄｕｃｅｄ ｉｎ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｒｅｇｉｏｎ． Ｉｎ ａｕｔｕｍｎ， ｉｎ
ｐａｃｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｃｏｍｐｌｅｘ ｚｏｎｅ ｐｕｌｌｅｄ ｏｕｔ ｓｏｕｔｈ-
ｗａｒｄ， ｔｈｅ ｐａｒｔｉａｌ ｗｅｓｔ ｗｉｎｄ ｂｅｃａｍｅ ｃｕｒｒｅｎｔ， ｗｈｉｃｈ ｉｓ
ｕｎｆａｖｏｒａｂｌｅ ｔｏ ｔｈｅ ｒｅｔｕｒｎ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｏｆ ａｄｕｌｔ； ｂｕｔ ｉｔ ｉｓ
ａｂｌｅ ｔｏ ｓｅｌｅｃｔ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｉｅｎｔ ｏｐｐｏｒｔｕｎｉｔｙ ｏｆ ｎｏｒｔｈ ｗｉｎｄ
ａｐｐｅａｒａｎｃｅ ｏｒ ｃｌｉｍｂ ｔｏ ｔｈｅ ｎｏｒｔｈ ｗｉｎｄ ｂｌｏｗｉｎｇ ｓｔｒａｔｕｍ
ｆｏｒ ｓｏｕｔｈ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ［ １６］ ．Ｔｈｅ ｔｉｍｅ ｓｐａｎ ｏｆ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｉｎ
ａｕｔｕｍｎ ｗａｓ ｒａｔｈｅｒ ｌｏｎｇ， ｆｒｏｍ ｍｉｄｄｌｅ Ａｕｇｕｓｔ ｔｏ ｅａｒｌｙ
Ｏｃｔｏｂｅｒ， ｔｈｅ ａｐｐｅａｒａｎｃｅ ｏｆ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｐｅａｋ ｗａｓ ｃｏｉｎｃｉ-
ｄｅｄ ｗｉｔｈ ｐａｒｔｉａｌ ｎｏｒｔｈ ｗｉｎｄ．
4　Recent advances in standardized

detection techniques for bee products
in China

　　Ｉｎ ｍｏｄｅｒｎ ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｏｎ， ｔｈｅ ｔｅｃｈｎｉｃａｌ
ｓｔａｎｄａｒｄ ｈａｓ ａｌｒｅａｄｙ ｂｅｃｏｍｅ ａ ｋｅｙ ｇｕａｒａｎｔｅｅ ａｎｄ ｌｏｎｇ-
ｔｅｒｍ ｓｔｒａｔｅｇｉｃ ｔａｓｋ ｆｏｒ ｎａｔｉｏｎａｌ ｂｅｎｅｆｉｔ ａｎｄ ｓａｆｅｔｙ．Ｉｎ
Ｃｈｉｎａ， ｔｈｅ ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｅｃｈｎｉｃａｌ ｓｔａｎｄａｒｄ ｆｏｒ ｂｅｅ
ｐｒｏｄｕｃｔ ｓａｆｅｔｙ ｉｓ ｓｔｉｌｌ ｉｎ ａｎ ｉｎｉｔｉａｌ ｓｔａｇｅ．Ｂｅｆｏｒｅ ２００２，
ｏｎｌｙ ｏｎｅ ｎａｔｉｏｎａｌ ｓｔａｎｄａｒｄ ｆｏｒ ｉｎｓｐｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｂｅｅ ｐｒｏｄｕｃｔ
ｓａｆｅｔｙ ａｎｄ ｓａｎｉｔａｔｉｏｎ ｗａｓ ｓｅｔ ｕｐ．Ｈｅｎｃｅｆｏｒｔｈ， ｕｎｄｅｒ
ｔｈｅ ｓｕｂｓｉｄｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｂｕｒｅａｕ ｏｆ Ｑｕａｌｉｔｙ Ｉｎｓｐｅｃ-
ｔｉｏｎ， ｍａｎｙ-ｓｉｄｅｄ ｅｘｐｌｏｒａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｇｒｅａｔ ｅｆｆｏｒｔｓ ｗｅｒｅ
ｐｕｔ ｉｎ ｏｎ ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ
ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ ａｎｄ ｑｕａｌｉｔａｔｉｖｅ ｓｔａｎｄａｒｄｓ ｏｆ ｂｅｅ ｐｒｏｄｕｃｔｓ，
ａｎｄ ｐｅｒｉｏｄｉｃａｌ ａｄｖａｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ， ｉｎ ｗｈｉｃｈ ３３
ｎａｔｉｏｎａｌ ｓｔａｎｄａｒｄｓ ｄｅａｌｔ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ ｆｏｒ ｉｄｅｎｔｉｆ-
ｙｉｎｇ ｆａｌｓｅ ａｎｄ ｔｒｕｅ ｈｏｎｅｙ ａｎｄ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ ｒｅｓｉｄｕｅｓ ｏｆ ｐｅｓ-
ｔｉｃｉｄｅｓ ａｎｄ ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ ｄｒｕｇｓ ｉｎ ｂｅｅ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ
ｔｈｅ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ ｆｏｒ ｔｈｅｉｒ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ， ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｎｇ
ｂｙ Ｑｉｎｈｕａｎｇｄａｏ Ｂｕｒｅａｕ ｏｆ Ｅｘｐｏｒｔ／Ｉｍｐｏｒｔ Ｉｎｓｐｅｃｔｉｏｎ
ａｎｄ Ｑｕａｒａｎｔｉｎｅ， ｗｅｒｅ ｐｒｏｍｕｌｇａｔｅｄ ａｎｄ ｉｍｐｌｅｍｅｎｔｅｄ，
ａｎｄ ｔｈｅ ｓａｆｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ ｏｆ ｂｅｅ ｐｒｏｄｕｃｔｓ， ｄｅｔｅｃ-
ｔｉｖｅ ａｎｄ ｉｎｓｐｅｃｔｉｎｇ ｍｅａｓｕｒｅｓ ａｎｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｃｏｎｔｒｏｌ ｓｙｓｔｅｍ
ｗｅｒｅ ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｉｌｙ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄ［１７-１９］ ．Ａｌｌ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ａｒｅ ｏｆ

ｇｒｅａｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｔｏ ｅｎｈａｎｃｅ ｔｈｅ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ｂｅｅ ｐｒｏｄ-
ｕｃｔｓ ｉｎ ｏｕｒ ｃｏｕｎｔｒｙ ａｎｄ ｇｅｔ ｒｉｄ ｏｆ ｔｈｅ ｔｅｃｈｎｉｃａｌ ｂａｒｒｉｅｒｓ
ｆｒｏｍ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ．

Ａ ｆｅｗ ｙｅａｒｓ ａｇｏ， ｔｈｅ ｍａｉｎ ｐｒｏｂｌｅｍｓ ｏｎ ｈｏｎｅｙ
ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ｗｅｒｅ ｅｘｃｅｓｓ ｒｅｓｉｄｕｅ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ ｉｌｌｅｇａｌｌｙ
ｕｓｅ ｏｆ ｄｒｕｇｓ ｄｕｒｉｎｇ ｂｅｅｋｅｅｐｉｎｇ ａｎｄ ｃｏｎｆｏｕｎｄｉｎｇ ｏｆ ｉｍ-
ｍａｔｕｒｅ ｈｏｎｅｙ ｏｒ ｓｐｕｒｉｏｕｓ “ ｈｏｎｅｙ” ｄｕｒｉｎｇ ｈｏｎｅｙ ｐｒｏ-
ｄｕｃｔｉｏｎ．Ｉｎ ｐａｃｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｍｏｒｅ ａｎｄ ｍｏｒｅ ｓｔｒｉｃｔ ｄｅｍａｎｄ
ｏｎ ｓａｆｅｔｙ ａｎｄ ｓａｎｉｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｈｏｎｅｙ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｉｎ ｉｎｔｅｒｎａ-
ｔｉｏｎａｌ ｍａｒｋｅｔ， ｔｈｅ ｂｅｅ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｆ ｏｕｒ ｃｏｕｎｔｒｙ ｅｘｐｏｒ-
ｔｉｎｇ ｔｏ Ｅｕｒｏｐｅ， Ａｍｅｒｉｃａ ａｎｄ Ｊａｐａｎ， ｔｈｅ ｍａｊｏｒ ｈｏｎｅｙ
ｍａｒｋｅｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｗｏｒｌｄ， ｈａｖｅ ｅｎｃｏｕｎｔｅｒｅｄ ｅｎｄｌｅｓｓ ｔｅｃｈｎｉ-
ｃａｌ ｒａｍｐａｒｔｓ， ｍａｉｎｌｙ ｄｅａｌｔ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ ｆｏｒ ｄｉｓ-
ｔｉｎｇｕｉｓｈｉｎｇ ｔｈｅ ｔｒｕｅ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｆａｌｓｅ ａｎｄ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ ｏｆ
ｆｏｏｄｓｔｕｆｆ ｓａｆｅｔｙ ａｎｄ ｓａｎｉｔａｔｉｏｎ．Ｔｈｅ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ
ｔｒｕｅ／ｆａｌｓｅ ｈｏｎｅｙ ｎｅｅｄｓ ｉｓｏｔｏｐｉｃ ｍａｓｓ ｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｉｃ
ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ， ａｔ ｔｈａｔ ｔｉｍｅ ｉｎ Ｃｈｉｎａ， ｉｔ ｗａｓ ｓｔｉｌｌ ａ ｔｅｃｈｎｉ-
ｃａｌ ｇａｐ ｉｎ ｔｈｉｓ ｆｉｅｌｄ； ｗｈｅｒｅａｓ ｔｈｅ ｉｎｓｐｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｆｏｏｄ
ｓａｆｅｔｙ ａｎｄ ｓａｎｉｔａｔｉｏｎ ｃｏｎｃｅｒｎｅｄ ｗｉｔｈ ｎｅａｒｌｙ ７００ ｃｈｅｍｉ-
ｃａｌｓ， ｂｅｌｏｎｇ ｔｏ ９ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｄｒｕｇｓ： ｃｈｌｏｒｏｍｙｃｅｔｉｎ， ｓｕｌ-
ｐｈａｎｉｌａｍｉｄｅｓ， ｔｅｔｒａｃｙｃｌｉｎｅｓ， ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｉｄｅｓ， ｍａｃｒｏｌｉ-
ｄｅｓ， β-ｌａｃｔａｍｓ， ｎｉｔｒｏ-ｉｍｉｄａｚｏｌｅｓ， ｎｉｔｒｏ-ｆｕｒａｎｓ ａｎｄ
ｑｕｉｎｏｌｏｎｅｓ， ５ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｐｅｓｔｉｃｉｄｅｓ： ａｃａｒｉｃｉｄｅｓ， ｏｒｇａｎｏ-
ｃｈｌｏｒｉｎｅｓ， ｏｒｇａｎｏｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ， ｃａｒｂａｍａｔｅｓ ａｎｄ ｐｙｒｅ-
ｔｈｒｉｎｓ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ３ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏ-ｃｈｅｍｉｃａｌｓ．Ｔｈｅｉｒ
ｐｈｙｓｉｃａｌ／ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ， ｅｘｉｓｔｅｎｔ ｆｏｒｍｓ ａｎｄ ｒｅｓｉｄ-
ｕａｌ ａｍｏｕｎｔｓ ｉｎ ｂｅｅ ｐｒｏｄｕｃｔ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｖａｒｉｅｄ ｉｍｍｅｎｓｅｌｙ
ｆｒｏｍ ｅａｃｈ ｏｔｈｅｒ， ａｎｄ ｔｈｅ ｎｅｃｅｓｓａｒｙ ｐｒｅｃｉｓｉｏｎｓ ｏｆ ｑｕａｎ-
ｔｉｔａｔｉｖｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎｓ ａｔｔａｉｎｅｄ ｔｏ ｍｉｃｒｏ-（ｇｒａｍ ×１０-６ ） ａｎｄ
ｅｖｅｎ １０ ×ｎａｎｏ-（ ｇｒａｍ ×１０-８ ） ｌｅｖｅｌｓ．Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ３
ｄｉｆｆｉｃｕｌｔ ｐｒｏｂｌｅｍｓ ｎｅｅｄ ｔｏ ｓｅｔｔｌｅ ｉｎ ｅｘａｃｔｌｙ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ
ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｂｅｅ ｐｒｏｄｕｃｔｓ， ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ： ｗｈａｔ ｋｉｎｄ ｏｆ ｅｘ-
ｔｒａｃｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ ｃａｎ ｂｅ ａｄｏｐｔｅｄ ｔｏ ｃｏｍｐｌｅｔｅｌｙ ｃｏｌｌｅｃｔ ｔｈｅ
ｔｒａｃｅ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｒｅｓｉｄｕｅｓ ａｎｄ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙ ｓｅｐａｒａｔｅ ｔｈｅｍ
ｆｒｏｍ ｂｅｅ ｐｒｏｄｕｃｔ？ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ： ｗｈａｔ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｓｅｐａｒａｔｉｖｅ
ａｎｄ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ ｗｉｌｌ ｂｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｅｎｒｉｃｈ ｔａｒｇｅｔ
ｃｈｅｍｉｃａｌｓ ａｎｄ ｒｅｊｅｃｔ ｌａｒｇｅ ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｓｕｂ-
ｓｔａｎｃｅｓ？ ｔｈｅ ｔｈｉｒｄ： ｗｈａｔ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ ｃａｎ ｂｅ
ａｄｏｐｔｅｄ ｔｏ ａｃｃｕｒａｔｅｌｙ ｃａｒｒｙ ｏｕｔ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ，
ａｎｄ ｐｌｅｄｇｅ ｔｏ ａｔｔａｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｃｉｓｉｏｎ ｏｆ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒｅｑｕｉｒｅｄ
ｂｙ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ．Ｃｏｎｓｅｑｕｅｎｔｌｙ， ｔｏ ａｎａｌｙｚｅ ａｎｄ
ｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ｑｕａｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｅｅ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｃｏｎｆｏｒｍ ｔｏ ｔｈｅ
ｒｅｑｕｉｒｅｍｅｎｔ ｏｆ ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ ｍａｒｋｅｔ ｉｓ ａ ｓｔｒｅｎｕｏｕｓ ａｎｄ
ｔｉｍｅ-ｃｏｎｓｕｍｉｎｇ ｔａｓｋ ｐｏｓｓｅｓｓｉｎｇ ｈｉｇｈ ｔｅｃｈｎｉｃａｌ
ｄｉｆｆｉｃｕｌｔｙ．
4．1　Distribution regularity of carbon isotope

mass ratio of bee products in China
　　Ｓｏ ｆａｒ ｈａｓ ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｏｏｄ-
ｓｔｕｆｆ ａｄｕｌｔｅｒａｔｉｏｎ ｂｅｃｏｍｅ ａ ｔｏｐｉｃａｌ ｓｕｂｊｅｃｔ ｏｆ ｆｏｏｄ ｓｃｉ-
ｅｎｃｅ．Ｔｈｅ ＵＳＡ ｇｏｖｅｒｎｍｅｎｔ ｈａｄ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ
“Ｌａｗ ｏｆ Ｐｕｒｅ Ｆｏｏｄｓｔｕｆｆ” ｉｎ １９０６．Ｔｈｅ ｇｅｎｅｒａｌ ｔｅｃｈ-
ｎｉｑｕｅｓ ａｔ ｐｒｅｓｅｎｔ ｆｏｒ ｓｔｕｄｙｉｎｇ ｔｒｕｔｈｆｕｌｎｅｓｓ ｏｆ ｈｏｎｅｙ ａｒｅ

01 　Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ



ｇａｓ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｙ （ＧＣ）， ｔｈｉｎ-ｌａｙｅｒ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｙ
（ＴＬＣ）， ｓｐｅｃｔｒｏ-ｐｈｏｔｏｍｅｔｒｙ， ｈｉｇｈ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｌｉｑｕｉｄ
ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｙ （ ＨＰＬＣ ） ａｎｄ ｉｓｏｔｏｐｅ ｍａｓｓ ｓｐｅｃｔｒｏ-
ｇｒａｐｈｙ， ｉｎ ｗｈｉｃｈ， ｔｈｅ ｌａｔｔｅｒ ｉｓ ｍｏｓｔ ｐｒａｉｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ
ｗｏｒｌｄ．Ａｆｔｅｒ ｓｔｕｄｉｅｄ ｆｏｒ ２０ ｙｅａｒｓ （ ｓｉｎｃｅ １９７０ －
１９９１）， ｔｈｅ ＵＳＡ ｇｏｖｅｒｎｍｅｎｔ ｈａｓ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄ ａ ｓｔａｎｄ-
ａｒｄｉｚｅｄ ＡＯＡＣ （Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｏｆｆｉｃａｌ Ａｎａｌｙｔｉｃａｌ Ｃｏｍ-
ｍｕｎｉｔｉｅｓ） ｍｅｔｈｏｄ．

Ｔｈｅ ｔｅｃｈｎｉｃａｌ ｐｒｉｎｃｉｐｌｅ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｉｓｏｔｏｐｅ ｒａｔｉｏ
ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｉｎｇ ｔｒｕｅ／ｆａｌｓｅ ｈｏｎｅｙ ｉｓ ｉｎ ｌｉｎｅ
ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｆａｃｔ ｔｈａｔ ｍｏｓｔ ｏｆ ｎｅｃｔａｒ ｐｌａｎｔｓ ｍａｋｅ ｕｓｅ ｏｆ ｃａｒ-
ｂｏｎ-３ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｙｃｌｅ （ ａｌｓｏ ｃａｌｌｅｄ Ｃａｌｖｉｎ Ｃｙｃｌｅ） ｔｏ
ｃｏｎｄｕｃｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｆｉｎａｌｌｙ ｐｒｏｄｕｃｅ ｃａｒｂｏｈｙ-
ｄｒａｔｅｓ （ ｓｕｇａｒｙ ｍａｔｅｒｉａｌｓ）， ａｎｄ ｔｈｅｓｅ ｐｌａｎｔｓ ａｒｅ ｋｎｏｗｎ
ａｓ ｃａｒｂｏｎ-３ ｐｌａｎｔ．Ｔｈｅ ｃａｒｂｏｎ ｉｓｏｔｏｐｅ ｒａｔｉｏｓ （δ１３ Ｃ ｖａｌ-
ｕｅｓ） ｏｆ ｂｅｅ ｈｏｎｅｙ ｒａｎｇｅ ｆｒｏｍ －２８ ‰ ｔｏ －２２ ‰．Ｉｎ
ｎａｔｕｒｅ， ｔｈｅ ｃａｒｂｏｎ ｉｓｏｔｏｐｅ ｒａｔｉｏ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｎｅａｒｌｙ ａｌｌ ｔｈｅ
ｎｅｃｔａｒ ｐｌａｎｔｓ ａｒｅ ｉｎ ｔｈｉｓ ｒａｎｇｅ； ｗｈｅｒｅａｓ ｔｈｅ ｐｌａｎｔｓ ｐｒｏ-
ｄｕｃｉｎｇ ｈｉｇｈ ｆｒｕｃｔｏｓｅ ｓｔａｒｃｈ ｓｙｒｕｐ ｏｒ ｃａｎｅ ｓｕｇａｒ ａｓ ｗｅｌｌ
ａｓ ｃｅｒｔａｉｎ ｏｔｈｅｒ ｐｌａｎｔｓ ｕｓｉｎｇ ｃａｒｂｏｎ-４ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｙｃｌｅ
（ａｌｓｏ ｃａｌｌｅｄ Ｈａｔｃｈ-Ｓｌａｃｋ Ｃｙｃｌｅ） ｔｏ ｃｏｎｄｕｃｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎ-
ｔｈｅｓｉｓ， ａｒｅ ｋｎｏｗｎ ａｓ ｃａｒｂｏｎ-４ ｐｌａｎｔ， ｓｕｃｈ ａｓ ｃｏｒｎ ａｎｄ
ｓｕｇａｒｃａｎｅ， ｔｈｅ ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ ｔｈｅｙ ｐｒｏｄｕｃｅｄ ａｒｅ ｃａｌｌｅｄ
ａｓ ｃａｒｂｏｎ-４ ｐｌａｎｔ ｓｕｇａｒ， ｔｈｅｉｒ ｃａｒｂｏｎ ｉｓｏｔｏｐｅ ｒａｔｉｏｓ
（δ１３ Ｃ ｖａｌｕｅｓ） ｒａｎｇｅ ｆｒｏｍ －２０ ‰ ｔｏ －１０ ‰．Ｔｈｅ
ｃｈｅｍｉｃａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ ｆｒｏｍ ｃａｒｂｏｎ-３ ａｎｄ
ｃａｒｂｏｎ-４ ｐｌａｎｔｓ ａｒｅ ｓｉｍｉｌａｒ， ｗｈｉｌｅ ｔｈｅｉｒ ｃａｒｂｏｎ ｉｓｏｔｏｐｅ
ｒａｔｉｏｓ ａｒｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ．Ａｓ ｔｈｅ ｔｗｏ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ
ａｒｅ ｍｉｘｅｄ ｔｏｇｅｔｈｅｒ， ｔｈｅ ｃａｒｂｏｎ ｉｓｏｔｏｐｅ ｒａｔｉｏ ｗｉｌｌ ｃｈａｎｇｅ
ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｉｎ ｍｉｘｔｕｒｅ．Ｔｈｅ δ１３ Ｃ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｐｕｒｅ
ｈｏｎｅｙ ｉｓ ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ ｔｈａｔ ｏｆ ｉｔｓ ｐｒｏｔｅｉｎ， ａｆｔｅｒ ｃａｒｂｏｎ-４
ｐｌａｎｔ ｓｕｇａｒ ｉｓ ｍｉｘｅｄ ｉｎｔｏ ｐｕｒｅ ｈｏｎｅｙ， ｔｈｅ δ１３ Ｃ ｖａｌｕｅ ｏｆ
ｍｉｘｔｕｒｅ ｉｓ ｃｈａｎｇｅｄ， ｂｕｔ ｔｈｅ δ１３ Ｃ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｓ
ｃｏｎｓｔａｎｔ， ｂｅｃａｕｓｅ ｎｏ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｔａｉｎｓ ｉｎ ｃａｒｂｏｎ-４ ｐｌａｎｔ
ｓｕｇａｒ， ｓｏ ｗｅ ｃａｎ ｕｓｅ ｔｈｅ δ１３ Ｃ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｈｏｎｅｙ ｐｒｏｔｅｉｎ
ａｓ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔａｇｇｉｎｇ ｔｏ ｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈ ｗｈｅｔｈｅｒ ｏｒ ｎｏｔ ｔｈｅ
ｈｏｎｅｙ ｈａｓ ｂｅｅｎ ｍｉｘｅｄ ｗｉｔｈ ｃａｒｂｏｎ-４ ｐｌａｎｔ ｓｕｇａｒ， ａｎｄ
ｃａｌｃｕｌａｔｅ ｔｈｅ ａｍｏｕｎｔ ｉｔ ｍｉｘｅｄ．

Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｐｒｏｖｅ ｗｈｅｔｈｅｒ ｏｒ ｎｏｔ ｔｈｅ ｔｈｅｏｒｙ ｍｅｎ-
ｔｉｏｎｅｄ ａｂｏｖｅ ｉｓ ａｎ ｕｎｉｖｅｒｓａｌ ｔｒｕｔｈ， ｆｒｏｍ １９９８ ｔｏ ２００１，
ｔｈｅ Ｑｉｎｈｕａｎｇｄａｏ Ｂｕｒｅａｕ ｏｆ Ｅｘｐｏｒｔ／Ｉｍｐｏｒｔ Ｉｎｓｐｅｃｔｉｏｎ
ａｎｄ Ｑｕａｒａｎｔｉｎｅ ｕｓｅｄ ｓｔａｂｌｅ ｃａｒｂｏｎ ｉｓｏｔｏｐｅ ｒａｔｉｏ ｍｅｔｈｏｄ
ｔｏ ｔｅｓｔ ｔｈｅ δ１３ Ｃ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ２７ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｐｕｒｅ
ａｎｄ ｓｉｎｇｌｅ ｆｌｏｗｅｒ ｈｏｎｅｙ， ３００ ｇｅｎｅｒａｌ ｓｕｒｖｅｙ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ
７ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｓｉｎｇｌｅ ｆｌｏｗｅｒ ｈｏｎｅｙ ａｎｄ １２ ９９０ ｃｏｍ-
ｍｏｄｉｔｙ ｈｏｎｅｙ ｓａｍｐｌｅｓ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ １３０
ｈｏｎｅｙ ｅｎｔｅｒｐｒｉｓｅｓ ｉｎ ２５ ｐｒｏｖｉｎｃｅｓ ｏｆ Ｃｈｉｎａ， ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ δ１３ Ｃ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｈｏｎｅｙ ｒａｎｇｅｄ
ｆｒｏｍ －２１．５ ‰ ｔｏ －２８．０ ‰．Ａ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ ｗａｓ
ｒｅａｃｈｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｈｏｎｅｙ δ１３ Ｃ ｖａｌｕｅ ｈａｓ ｂａｓｉｃａｌｌｙ ｎｏ ｒｅ-
ｌａｔｉｏｎ ｔｏ ｎａｔｕｒａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ （ ｓｕｃｈ ａｓ ｔｈｅ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｒｅｇｉｏｎ， ｗａｔｅｒ ａｎｄ ｓｏｉｌ， ｗｅａｔｈｅｒ， ｅｔｃ．） ｆｏｒ

ｎｅｃｔａｒ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｉｎｇ， ｂｕｔ ｏｎｌｙ ｓｌｉｇｈｔｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｎｅｃｔａｒ ｐｌａｎｔｓ．Ｔｈｅ ｃａｒｂｏｎ ｉｓｏｔｏｐｅ ｒａｔｉｏ ｖａｌ-
ｕｅｓ ｏｆ ｍｏｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｈｏｎｅｙ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ ａｒｅａｓ
ｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｈｏｎｅｙ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ｃｏｍｅ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ
ｒａｎｇｅ ｏｆ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｖａｌｕｅｓ ｐｒｏｐｏｓｅｄ ｂｙ ＵＳＡ， ｉｎｄｉｃａｔｅｄ
ｔｈａｔ ｔｈｅ ｔｈｅｏｒｙ ｏｆ ｈｏｎｅｙ ｃａｒｂｏｎ ｉｓｏｔｏｐｅ ｒａｔｉｏ ｉｓ ｓｕｉｔａｂｌｅ
ｆｏｒ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｈｏｎｅｙ．Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｈａｓ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｔｈｅ ｔｈｅｏｒｅｔ-
ｉｃａｌ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｒｕｅ ａｎｄ
ｆａｌｓｅ ｈｏｎｅｙ， ｔｈｅ ｎａｔｉｏｎａｌ ｓｔａｎｄａｒｄ： ＧＢ／Ｔ １９８３２．１-
２００２ ｗａｓ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄ， ａｎｄ “Ｃａｒｂｏｎ Ｉｓｏｔｏｐｅ Ｒａｔｉｏ Ａ-
ｎａｌｙｓｉｓ， ａ Ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ Ｄｅｔｅｒｍｉｎｉｎｇ Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ Ｃａｒｂｏｎ-４
Ｐｌａｎｔ Ｓｕｇａｒ” ｗａｓ ｐｒｏｍｕｌｇａｔｅｄ ｏｎ Ｄｅｃ．３０ ｔｈ， ２００２ ａｎｄ
ｉｍｐｌｅｍｅｎｔｅｄ ｏｎ Ｊｕｎｅ １ ｓｔ， ２００３ ［ ２０］ ．

Ａ ｌｏｎｇ-ｔｅｒｍ ｃｏｏｐｅｒａｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒａｓｔｉｖｅ ｅｘｐｅｒｉ-
ｍｅｎｔｓ ｏｆ ｈｏｎｅｙ ｓａｍｐｌｅｓ ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ
Ｔｅｃｈｎｉｃａｌ Ｃｅｎｔｅｒ ｏｆ Ｑｉｎｈｕａｎｇｄａｏ Ｂｕｒｅａｕ ｏｆ Ｅｘｐｏｒｔ／Ｉｍ-
ｐｏｒｔ Ｉｎｓｐｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ Ｑｕａｒａｎｔｉｎｅ （ Ｃｈｉｎａ） ａｎｄ Ｅｕｒｏｐａ
Ｃｏｍｐａｎｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ （ ＵＫ）， Ｈｏｎｅｙ
Ｄａｔａ Ｃｏｍｐａｎｙ （ＵＳＡ） ａｎｄ Ｂｒｅｍｅｎ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｈｏｎｅｙ
Ｒｅｓｅａｒｃｈ （Ｇｅｒｍａｎｙ）．Ｂｙ ｍｅａｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ａｃｃｕｒａｃｙ ａｎｄ
ｉｍｐａｒｔｉａｌｉｔｙ ｏｆ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ， ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｎａｌ ａｎｄ ｅｘｔｅｒ-
ｎａｌ ｒｅｐｕｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｉｓ ｔｅｃｈｎｉｃａｌ ｃｅｎｔｅｒ ｈａｓ ｂｅｅｎ ｃｏｎｔｉｎｕ-
ｏｕｓｌｙ ｅｎｈａｎｃｅｄ．Ｆｒｏｍ １９９８ ｔｏ ２００６， ｔｏｔａｌｅｄ ２１ ０００
ｂａｔｃｈｅｓ ｏｆ ｈｏｎｅｙ ｓａｍｐｌｅｓ ｄｅｌｉｖｅｒｅｄ ｆｒｏｍ ｎｅａｒｌｙ ４００ ｅｎ-
ｔｅｒｐｒｉｓｅｓ ｉｎ ２８ ｐｒｏｖｉｎｃｅｓ／ｃｉｔｉｅｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｔｈｉｓ
ｃｅｎｔｅｒ．Ａｓ ａｎ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｔｒｕｔｈｆｕｌｎｅｓｓ ｏｆ
ｂｅｅ ｈｏｎｅｙ， ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄ ｈａｓ ａｌｒｅａｄｙ ｂｅｅｎ ｐｌａｃｅｄ ｉｎ ｔｈｅ
ｃｏｍｐｅｌｌｅｎｔ ｎａｔｉｏｎａｌ ｈｏｎｅｙ ｓｔａｎｄａｒｄ： “Ｂｅｅ Ｈｏｎｅｙ ＧＢ
１８７９６-２００５”．
4．2　On the residual detection techniques of

65 drugs in bee products
　　Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｒｅｑｕｉｒｅｍｅｎｔ ｏｆ ｅｘｔｅｒｎａｌ ｔｅｃｈｎｉｃａｌ
ｒａｍｐａｒｔｓ， ａ ｌｏｔ ｏｆ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ ｗｅｒｅ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ ｂｙ
ｕｓｉｎｇ ｍｏｄｅｒｎ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ， ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ
ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ ｓｏｌｉｄ-ｐｈａｓｅ ｍｉｃｒｏｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ， ｉｏｎ ｅｘ-
ｃｈａｎｇｅ， ｌｉｑｕｉｄ-ｌｉｑｕｉｄ ｐａｒｔｉｔｉｏｎ ｃｈｒｏｍａｔｏ-ｇｒａｐｈｙ， ｇｅｌ
ｏｓｍｏｓｉｓ， ｃｏｌｕｍｎ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｙ， ｄｅｒｉｖｅｄ ｂｉｏｃｈｅｍｉｓ-
ｔｒｙ， ｅｎｚｙｍａｔｉｃ ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｗａｖｅ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ／ｄｅ-
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ， ｅｔｃ．ｔｏ ｐｒｅｔｒｅａｔ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ａｎｄ ｒａｔｉｏｎａｌｌｙ
ｃｏｍｐｏｓｅ ｎｅｗ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ ｓｙｓｔｅｍｓ ｆｏｒ ｓａｍｐｌｅ ｐｒｅｐａｒａ-
ｔｉｏｎｓ， ｅｘｐｌｏｒｅ ａｎｄ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｍｅｔｈｏｄｓ ｆｏｒ ｅｘ-
ｔｒａｃｔｉｎｇ ｔａｒｇｅｔ ｃｈｅｍｉｃａｌｓ ａｎｄ ｇｅｔ ｒｉｄ ｏｆ ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｔｉａｌ
ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｆｒｏｍ ｈｏｎｅｙ ｐｒｏｄｕｃｔｓ．Ｆｕｒｔｈｅｒ， ｉｎ ｔｈｅ ｌｉｇｈｔ ｏｆ
ｔｈｅ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｔａｒｇｅｔ ｃｈｅｍｉｃａｌｓ， ｔｈｅ
ｓｕｉｔａｂｌｅ ａｎａｌｙｔｉｃ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ ＨＰＬＣ， ＧＣ， ＴＬＣ，
ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｓｓ ｓｐｅｃｔｒｏｇｒａｐｈ， ｉｎｏｒｇａｎｉｃ ｍａｓｓ ｓｐｅｃｔｒｏ-
ｇｒａｐｈ， ｓｐｅｃｔｒｏｐｈｏｔｏｇｒａｐｈ， ａｔｏｍｉｃ ａｂｓｏｒｐｔｉｏｎ， ｅｍｉｓｓｉｏｎ
ｓｐｅｃｔｒｏｇｒａｐｈ， ＥＬＩＳＡ （ ｅｎｚｙｍｅ ｌｉｎｋｅｄ ｉｍｍｕｎｏｓｏｒｂｅｎｔ
ａｓｓａｙ） ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｓｅｐａｒａｔｅｌｙ ｐｕｔ
ｔｏｇｅｔｈｅｒ ｉｎｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｍｅｔｈｏｄｓ ｆｏｒ
ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｒｅｓｉｄｕｅｓ ｏｆ ６５ ｔａｒｇｅｔ ｃｈｅｍｉｃａｌ （ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ
６１ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ， ｐｈｅｎｏｌ （ｗａｓｐ ｒｅｐｅｌｌｅｎｃｅ）， ｂｅｎｚａｌｄｅ-

11Ｖｏｌ．７ Ｎｏ．３，Ｓｅｐｔ．２００９　



ｈｙｄｅ， ｂｒｏｍｏｐｒｏｐｙｌａｔｅ ａｎｄ ４， ４-ｄｉｂｒｏｍｏｂｅｎｚｏｐｈｅｎｏｎｅ
（ｍｉｔｉｃｉｄｅｓ）） ｂｅｌｏｎｇ ｔｏ ９ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｄｒｕｇｓ［２１］ ．

Ｉｎ ａｃｃｏｒｄａｎｃｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｔｏ ｅｓｔａｂｌｉｓｈ
ｔｅｃｈｎｉｃａｌ ｓｔａｎｄａｒｄ ｏｆ ａｎａｌｙｔｉｃ ｍｅｔｈｏｄｓ ｓｔｉｐｕｌａｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ
Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｓｔａｎｄａｒｄｉｚａｔｉｏｎ Ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ （ ＩＳＯ）， Ｉｎ-
ｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｕｎｉｏｎ ｏｆ Ｐｒｉｎｃｉｐｌｅｄ ａｎｄ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｃｈｅｍｉｓｔｓ
（ ＩＵＰＡＣ ） ａｎｄ ＡＯＡＣ， ｔｈｅ ｃｏｎｔｒａｓｔｉｖｅ ｓａｍｐｌｅ ｔｅｓｔｓ
ｗｅｒｅ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｉｓ ｔｅｃｈｎｉｃａｌ ｃｅｎｔｅｒ ａｎｄ ａｕ-
ｔｈｏｒｉｔａｔｉｖｅ ｌａｂｓ ｏｆ ＵＳＡ， ＵＫ， Ｇｅｒｍａｎｙ ａｎｄ Ｊａｐａｎ．Ｔｈｅ
ｍａｉｎ ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ ｉｍｐｏｒｔ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｂｅｅ ｐｒｏｄｕｃｔｓ， ｔｈｅ ｑｕａｌｉ-
ｔｙ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｂｅｅ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｈａｄ ｅａｒｎｅｄ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ
ａｐｐｒｏｖａｌ．２１ ｉｔｅｍｓ ｏｆ ｎａｔｉｏｎａｌ ｓｔａｎｄａｒｄｓ ｆｏｒ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ
ｔｈｅ ｒｅｓｉｄｕｅｓ ｏｆ ｄｒｕｇｓ ｗｅｒｅ ｉｎｓｔｉｔｕｔｅｄ， ｔｈｅ ｆａｃｔｓ ｉｎｄｉｃａ-
ｔｅｄ ｔｈａｔ ｏｕｒ ａｎａｌｙｔｉｃ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ ｆｏｒ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ ｄｒｕｇ ｒｅｓｉ-
ｄｕｅｓ ｉｎ ｂｅｅ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｈａｓ ａｔｔａｉｎｅｄ ｔｈｅ ｗｏｒｌｄ’ｓ ｍｏｓｔ ａｄ-
ｖａｎｃｅｄ ｌｅｖｅｌ．
4．3　On the residual detection techniques of

614 pesticides in bee products
　　 Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｆｕｒｔｈｅｒ ｅｌａｂｏｒａｔｅ ｔｈｅ ｌａｔｅｎｔ ｃａｐａｃｉｔｙ
ａｎｄ ｅｎｈａｎｃｅ ｔｈｅ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ＨＰＬＣ-ＭＳ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ， ｉｎ-
ｃｒｅａｓｅ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｔｅｓｔ ｐｅｓｔｉｃｉｄｅｓ， ａｎｄ ｅｎｓｕｒｅ ｍｏｒｅ
ｒａｐｉｄ ａｎｄ ｅｘａｃｔ ｅｘａｍｉｎａｔｉｏｎ， ｆｏｒ ｓａｔｉｓｆｙｉｎｇ ｔｈｅ ｍｏｒｅ
ａｎｄ ｍｏｒｅ ｓｔｒｉｃｔ ｄｅｍａｎｄｓ ｏｆ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ， ｉｎ
２００６， ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄ ＧＢ／Ｔ １９４２６-２００３ ｗａｓ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ
ｔｗｏ ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｓｔａｎｄａｒｄｓ： ＧＢ／Ｔ １９４２６-２００６ ａｎｄ
ＧＢ／Ｔ ２０７７１-２００６， ｓｅｐａｒａｔｅｌｙ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｆｏｒ ＧＣ-ＭＳ ａｎｄ
ＬＣ-ＭＳ-ＭＳ ａｎａｌｙｓｅｓ［２２，２３］ ．Ｏｎｅ ｔｉｍｅ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ ｐｒｅ-
ｐａｒｅｄ， ｔｈｅ ｄｅｔｅｃｔａｂｌｅ ｐｅｓｔｉｃｉｄｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＧＣ-ＭＳ ｉｎ-
ｃｒｅａｓｅｄ ｆｒｏｍ ２８２ ｔｏ ４９７， ａｎｄ ｔｈａｔ ｏｆ ＬＣ-ＭＳ-ＭＳ ｉｎ-
ｃｒｅａｓｅｄ ｆｒｏｍ ２２ ｔｏ ４２０， ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｄｅｔｅｃｔａｂｌｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｂｏｔｈ ｔｗｏ ｍｅｔｈｏｄｓ ｗａｓ ２９９， ａｎｄ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ａｍｏｕｎｔｅｄ ｔｏ
６１４．Ｆｏｒ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｐａｒｔ ｏｆ ｐｅｓｔｉｃｉｄｅｓ， ｔｈｅ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅｎｅｓｓ
ｏｆ ＬＣ-ＭＳ-ＭＳ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ＧＣ-ＭＳ， ｓｏ ｔｈｅ
ｆｏｒｍｅｒ ｍｅｔｈｏｄ ｗａｓ ｍｏｒｅ ｄｅｓｉｒａｂｌｅ ｆｏｒ ｍｕｌｔｉ-ｒｅｓｉｄｕｅ
ａｎａｌｙｅ ｏｆ ｐｅｓｔｉｃｉｄｅｓ．Ｓｏ ｆａｒ， ｔｗｏ ｄａｔａ ｂａｎｋｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ
６２９ ａｎｄ ７６５ ｐｅｓｔｉｃｉｄｅｓ ｓｅｐａｒａｔｅｌｙ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ＬＣ-ＭＳ-ＭＳ
ａｎｄ ＧＣ-ＭＳ ａｎａｌｙｓｅｓ ｗｅｒｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ．

Ｔｗｏ ｎａｔｉｏｎａｌ ｓｔａｎｄａｒｄｓ ｆｏｒ ｍｕｌｔｉ-ｒｅｓｉｄｕａｌ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ
ｏｆ ｐｅｓｔｉｃｉｄｅｓ ｉｎ ｈｏｎｅｙ， ２１ ｎａｔｉｏｎａｌ ｓｔａｎｄａｒｄｓ ｆｏｒ ｄｅｔｅｃ-
ｔｉｎｇ ｒｅｓｉｄｕｅｓ ｏｆ ｄｒｕｇｓ ｉｎ ｈｏｎｅｙ ａｎｄ １０ ｎａｔｉｏｎａｌ ｓｔａｎｄ-
ａｒｄｓ ｏｆ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄｓ ｆｏｒ ｃａｒｂｏｎ-４ ｐｌａｎｔ ｓｕｇａｒ，
ｈｉｇｈ ｆｒｕｃｔｏｓｅ ｓｔａｒｃｈ ｓｙｒｕｐ， ｆｒｕｃｔｏｓｅ， ｇｌｕｃｏｓｅ， ｃａｎｅ-
ｓｕｇａｒ， ａ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍｅｔａｌ ｅｌｅｍｅｎｔｓ， ｇｌｙｃｅｒｏｌ， ｈｙｄｒｏｘｙ-
ｍｅｔｈｙｌｆｕｒｆｕｒａｌ ｉｎ ｈｏｎｅｙ， ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｈｏｎｅｙ ａｎｄ ｆｌａ-
ｖｏｎｏｉｄｓ ｉｎ ｐｒｏｐｏｌｉｓ， ｗｅｒｅ ｌａｉｄ ｄｏｗｎ ｂｙ Ｑｉｎｈｕａｎｇｄａｏ
Ｂｕｒｅａｕ ｏｆ Ｅｘｐｏｒｔ／Ｉｍｐｏｒｔ Ｉｎｓｐｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ Ｑｕａｒａｎｔｉｎｅ．
Ｔｈｅｓｅ ｎａｔｉｏｎａｌ ｓｔａｎｄａｒｄｓ ｈａｄ ｉｎｉｔｉａｌｌｙ ｍａｄｅ ｕｐ ｔｈｅ Ｃｈｉ-
ｎｅｓｅ ｔｅｃｈｎｉｃａｌ ｓｔａｎｄａｒｄ ｓｙｓｔｅｍ ｏｆ ｂｅｅ ｐｒｏｄｕｃｔ ｑｕａｌｉｔｙ，
ａｎｄ ｅｖａｌｕａｔｅｄ ａｓ “ ｃｏｍｅ ｕｐ ｔｏ ａｄｖａｎｃｅｄ ｗｏｒｌｄ ｓｔａｎｄ-
ａｒｄｓ”．Ｉｎ ２００２ – ２００６， ｔｈｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ｂｅｅ
ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｂｙ ｔｈｉｓ ｂｕｒｅａｕ ｗａｓ ｕｐ ｔｏ ２００ ｋｔ， ５２ ％ ｏｆ ｔｈｅ
ｔｏｔａｌｅｄ ｂｅｅ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ， ｗｈｉｃｈ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ

ｔｈｉｓ ｓｙｓｔｅｍ ｈａｓ ｅｎｊｏｙｅｄ ｔｈｅ ｔｒｕｓｔ ｏｆ ｃｕｓｔｏｍｅｒｓ ｆｒｏｍ
ｈｏｍｅ ａｎｄ ａｂｒｏａｄ．
5　On the interaction between transmission

property of small brown planthopper
（Laodelphax striatellus Fallén） and
rice stripe virus

　　Ｓｍａｌｌ ｂｒｏｗｎ ｐｌａｎｔｈｏｐｐｅｒ （ＳＢＰＨ） ｉｓ ｔｈｅ ｖｅｃｔｏｒ ｏｆ
ｒｉｃｅ ｓｔｒｉｐｅ （ ｐａｔｈｏｇｅｎ： ｒｉｃｅ ｓｔｒｉｐｅ ｖｉｒｕｓ， ＲＳＶ）， ｒｉｃｅ
ｂｌａｃｋ ｓｔｒｅａｋ ｄｗａｒｆ ａｎｄ ｍａｉｚｅ ｒｏｕｇｈ ｄｗａｒｆ （ｐａｔｈｏｇｅｎ：
ｒｉｃｅ ｂｌａｃｋ ｓｔｒｅａｋ ｄｗａｒｆ ｖｉｒｕｓ， ＲＢＳＤＶ） ａｎｄ ｗｈｅａｔ ｒｏ-
ｓｅｔｔｅ ｓｔｕｎｔ （ ｐａｔｈｏｇｅｎ： ｎｏｒｔｈｅｒｎ ｃｅｒｅａｌ ｍｏｓａｉｃ ｖｉｒｕｓ，
ＮＣＭＶ）．Ｓｉｎｃｅ １９９０ｓ， ｍａｉｚｅ ｒｏｕｇｈ ｄｗａｒｆ ｄｉｓｅａｓｅ ｐｒｅ-
ｖａｉｌｅｄ ｉｎ ｓｅｖｅｒａｌ ｐｒｏｖｉｎｃｅｓ ｉｎ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ， Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ
ａｎｄ Ｅａｓｔｅｒｎ Ｃｈｉｎａ．Ｓｉｎｃｅ ｌａｔｅ １９９０ｓ， ｒｉｃｅ ｓｔｒｉｐｅ ｒａｍ-
ｐａｎｔｌｙ ｂｒｏｋｅ ｏｕｔ ｉｎ Ｅａｓｔｅｒｎ Ｃｈｉｎａ， ｃｅｎｔｅｒｅｄ ｉｎ Ｊｉａｎｇｓｕ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅ．Ｉｎ ２００４， ７６ ％ ｏｆ ｔｈｅ ｒｉｃｅ ｆｉｅｌｄｓ ｉｎ Ｊｉａｎｇｓｕ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ｗｅｒｅ ｉｎｆｅｓｔｅｄ ｂｙ ＲＳＶ， ５０ ％ ｗｅｒｅ ｓｅｒｉｏｕｓｌｙ
ｄａｍａｇｅｄ， ａｎｄ ０．３３ ％ ｗａｓ ｔｏｔａｌ ｃｒｏｐ ｆａｉｌｕｒｅ［２４，２５］ ．Ｆｏｒ
ｔｈｉｓ ｒｅａｓｏｎ， ｔｈｅ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ａｎｄ ＲＳＶ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｂｅ-
ｈａｖｉｏｒ ｏｆ ＳＢＰＨ ｈａｓ ａｒｏｕｓｅｄ ｗｉｄｅ-ｓｐｒｅａｄ ｃｏｎｃｅｒｎ ａｎｄ
ｇｏｔ ｓｕｂｓｉｄｉｚａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｎａｔｉｏｎａｌ “８６３” Ｐｒｏｊｅｃｔ， ＮＳＦＣ，
Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｈｉｇｈ Ｇｒａｉｎ Ｏｕｔｐｕｔ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ， Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｓｕｓ-
ｔｅｎｔａｔｉｖｅ Ｐｒｏｊｅｃｔ ａｎｄ ｇｏｖｅｒｎｍｅｎｔ ｏｆ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ．
Ｉｎ ｒｅｃｅｎｔ ｙｅａｒｓ， ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ
ＳＢＰＨ ａｎｄ ＲＳＶ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ ｂｙ ｔｈｅ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｐｌａｎｔ
Ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ， Ｊｉａｎｇｓｕ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，
ｈａｓ ｍａｄｅ ｃｏｎｓｉｄｅｒａｂｌｅ ｈｅａｄｗａｙ．
5．1　On RSV transmission property of SBPH

ＳＢＰＨ ｉｓ ｃａｐａｂｌｅ ｏｆ ｐｅｒｓｉｓｔｅｎｔｌｙ ｔｒａｎｓｍｉｔｔｉｎｇ ｐｌａｎｔ
ｖｉｒｕｓ ｓｕｃｈ ａｓ ＲＳＶ， ＲＢＳＤＶ ａｎｄ ＮＣＭＶ， ａｎｄ ｉｔ ｃａｎ ａｌ-
ｓｏ ｔｒａｎｓｍｉｔ ＲＳＶ ｂｙ ｖｉｒｕｌｉｆｅｒｏｕｓ ｅｇｇ ｔｏ ｉｔｓ ｐｒｏｇｅｎｙ．Ｉｔ
ｃａｎ ｔｒａｎｓｍｉｔ ＲＳＶ ｔｏ ｒｉｃｅ ｐｌａｎｔ ｏｎｌｙ ａｆｔｅｒ ３ ｍｉｎ ｏｆ ｉｎｏｃ-
ｕｌａｔｉｏｎ， ｔｈｅ ｓｈｏｒｔｅｓｔ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ ｔｉｍｅ， ａｎｄ ｔｈｅ ｇｅｎｅｒａｌ
ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｔｉｍｅ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ １０ ｔｏ ３０ ｍｉｎ
（Ｆｉｇ．１） ［２６，２７］ ．Ｔｈｅ ３ ｒｄ ｔｏ ５ ｔｈ ｉｎｓｔａｒ ｎｙｍｐｈｓ ｐｏｓｓｅｓｓ
ｈｉｇｈ ＲＳＶ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｂｉｌｉｔｙ， ｗｈｉｃｈ ｈａｓ ｓｏｍｅｗｈａｔ ｄｅ-
ｃｒｅａｓｅｄ ａｓ ｔｈｅｙ ｂｅｃｏｍｅ ａｄｕｌｔｓ， ｏｎｌｙ ｖｅｒｙ ｆｅｗ ｍａｌｅ ａ-
ｄｕｌｔ ｃａｎ ｔｒａｎｓｍｉｔ ＲＳＶ．Ｔｈｅ ｔｒａｎｓｏｖａｒｉａｌ ＲＳＶ ｔｒａｎｓｍｉｓ-
ｓｉｂｉｌｉｔｙ ｉｓ ｖｅｒｙ ｈｉｇｈ．Ｆｅｍａｌｅ ａｄｕｌｔｓ ｐｏｓｓｅｓｓｉｎｇ ｒａｔｈｅｒ
ｓｔｒｏｎｇ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｂｉｌｉｔｙ ａｒｅ ｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｌｙ ｐｒｏｎｅ ｔｏ ｈａｖｅ
ｈｉｇｈｅｒ ｔｒａｎｓｏｖａｒｉａｌ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｂｉｌｉｔｙ．Ｆｏｒ ｅｘａｍｐｌｅ， ａｓ
ｔｈｅ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｏｆ ｆｅｍａｌｅ ａｄｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ｆｒｏｍ ８０ ％
ｔｏ １００ ％， ２０ ％ ａｎｄ ０ ％， ｔｈｅ ｍｅａｎ ｖｉｒｕｌｉｆｅｒｏｕｓ ｒａｔｅｓ
ｏｆ ｔｈｅｉｒ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｗｅｒｅ ８６．３ ％， ４０．６ ％ ａｎｄ
１０．９ ％， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｉｆ ｎｏ ｖｉｒｕｌｉｆｅｒｏｕｓ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｗａｓ
ｆｏｕｎｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ， ｉｔ ｍｅａｎｓ ｎｏ ｉｎｆｅｃｔｉｎｇ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ
ｅｘｉｓｔｓ ｉｎ ｆｅｍａｌｅ ａｄｕｌｔ ａｎｄ ｉｔｓ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ， ｎａｍｅｌｙ， ｔｈｅｙ
ｈａｖｅ ｐｅｒｆｅｃｔｌｙ ｌｏｓｔ ｔｈｅ ＲＳＶ．Ｔｈｅ ｖｉｒｕｓ ｆｒｅｅ ＳＢＰＨ ｃａｎ
ａｃｑｕｉｒｅ ＲＳＶ ａｆｔｅｒ ｆｅｄ ｏｎ ｖｉｒｕｌｉｆｅｒｏｕｓ ｒｉｃｅ ｐｌａｎｔ， ｔｈｅ ｉｎ-
ｄｏｏｒ ａｃｑｕｉｓｉｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ＲＳＶ ｃａｎ ａｔｔａｉｎ ｔｏ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｌｅｖ-
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ｅｌ ａｓ ｉｎ ｒｉｃｅ ｆｉｅｌｄ．Ｔｈｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ＲＳＶ ｉｎ ＳＢＰＨ
ｖａｒｉｅｄ ａｍｏｎｇ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ， ｓｈｏｗｉｎｇ ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ
ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｔｒａｎｓｏｖａｒｉａｌ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ
ｖｅｃｔｏｒ．Ｇｅｎｅｒａｌｌｙ， ｅｘｃｅｐｔ ｔｈｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｈａｖ-
ｉｎｇ ｈｉｇｈ ｔｒａｎｓｏｖａｒｉａｌ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｂｉｌｉｔｙ， ｔｈｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ
ｏｆ ＲＳＶ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎａｌ ｏｒ-
ｄｅｒ ｏｆ ＳＢＰＨ．Ｃｏｍｍｏｎｌｙ， ａｆｔｅｒ ａｃｑｕｉｒｉｎｇ ＲＳＶ ｆｒｏｍ ｄｉｓ-
ｅａｓｅｄ ｐｌａｎｔ， ｔｈｅ ｔｒａｎｓｏｖａｒｉａｌ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ＳＢＰＨ
ｉｓ ｒａｔｈｅｒ ｈｉｇｈ．Ｔｈｅ ｆａｃｔ ｏｆ ｔｒａｎｓｏｖａｒｉａｌ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｎｏｔ
ｏｎｌｙ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｐｏｗｅｒｆｕｌ ｅｖｉｄｅｎｃｅ： ｐｌａｎｔ ｖｉｒｕｓ ｐｒｏｐａｇａｔｅｓ
ｉｎ ｉｎｓｅｃｔ ｂｏｄｙ， ｂｕｔ ａｌｓｏ ａ ｒｅａｌ ｉｎｓｔａｎｃｅ： ｖｉｒｕｓ ｖｅｒｔｉｃａｌｌｙ
ｄｉｓｓｅｍｉｎａｔｅｓ ｉｎ ｉｎｓｅｃｔ ｂｏｄｙ．

Fig．1　Suggested way of transovarial
transmission of RSV in SBPH

5．2　On the viruliferous immunoassay and
interaction between SBPH and RSV

　　Ａ ｖｉｒｕｌｉｆｅｒｏｕｓ ｉｍｍｕｎｏａｓｓａｙ ｋｉｔ ｆｏｒ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ ＳＢＰＨ
ｗａｓ ｃｒｅａｔｅｄ ｂｙ Ｊｉａｎｇｓｕ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉ-
ｅｎｃｅｓ； ｉｔ ｉｓ ｏｆ ｇｒｅａｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｎｏｔ ｏｎｌｙ ｆｏｒ ａｃｃｕｒａｔｅｌｙ
ｆｏｒｅｃａｓｔｉｎｇ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ ｏｆ ＲＳ ｄｉｓｅａｓｅ， ｂｕｔ ａｌｓｏ ｆｏｒ
ｓｔｕｄｙｉｎｇ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｖｅｃｔｏｒ ａｎｄ ｖｉｒｕｓ．Ｂｙ
ａｐｐｌｙｉｎｇ Ｄｏｔ-ＥＬＩＳＡ ｍｅｔｈｏｄ， ｔｈｅ ｖｉｒｕｌｉｆｅｒｏｕｓ ｓｉｔｕａｔｉｏｎｓ
ｏｆ ＳＢＰＨ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ， ｄｉｓｅａｓｅｄ ｒｉｃｅ ｆｉｅｌｄｓ，
ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ， ｉｎｓｔａｒｓ， ｆａｍｉｌｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｗｅｒｅ
ａｎａｌｙｚｅｄ［２８，２９］ ．Ｉｔ ｗａｓ ｆｏｕｎｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｏｂｖｉｏｕｓ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｖｉｒｕｌｉｆｅｒｏｕｓ ｒａｔｅｓ ｏｆ ＳＢＰＨ ｐｏｐｕ-
ｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ， ｔｈａｔ ｆｒｏｍ ｌｉｇｈｔ ｄｉｓｅａｓｅｄ
ｒｅｇｉｏｎ ｗａｓ ｅｖｉｄｅｎｔｌｙ ｌｏｗｅｒ， ｂｕｔ ｎｏ ｉｎｅｖｉｔａｂｌｅ ｒｅｌａｔｉｏｎ
ｗａｓ ｆｏｕｎｄ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ ｏｆ ＲＳ ｄｉｓｅａｓｅ ｉｎ ｓａｍ-
ｐｌｉｎｇ ｒｉｃｅ ｆｉｅｌｄ ａｎｄ ｔｈｅ ｖｉｒｕｌｉｆｅｒｏｕｓ ｒａｔｉｏ ｏｆ ＳＢＰＨ；
ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｐｒｏｂａｂｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｖｉｒｕｌｉｆｅｒｏｕｓ ｓｉｔｕａｔｉｏｎ ｏｆ
ｉｎｉｔｉａｌｌｙ ｉｎｖａｓｉｖｅ ＳＢＰＨ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．Ｔｈｅ ｖｉｒｕｌｉｆｅｒｏｕｓ ｒａ-
ｔｉｏｓ ｏｆ ｏｖｅｒｗｉｎｔｅｒｉｎｇ， ｔｈｅ １ ｓｔ ａｎｄ ｔｈｅ ２ ｎｄ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ

ｓｈｏｗｅｄ ａ “Ｖ” ｔｙｐｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ， ｉｍｐｌｉｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｖｉｒ-
ｕｆｅｒｏｕｓｎｅｓｓ ｏｆ ＳＢＰＨ ｉｎ ｒｉｃｅ ｆｉｅｌｄ ｈａｄ ｎａｔｕｒａｌｌｙ ｗｅａｋ-
ｅｎｅｄ ｏｒ ａｃｃｕｍｕｌａｔｅｄ ｅｆｆｅｃｔｓ．Ｔｈｅ ｖｉｒｕｌｉｆｅｒｏｕｓ ｃｏｎｃｅｎ-
ｔｒａｔｉｏｎ ｉｎ ＳＢＰＨ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｏｒｄｅｒ ｏｆ ｉｎｓｔａｒ， ａｎｄ
ｔｈｅ ｌｏｗｅｒ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｉｎ ｎｅｏｎａｔａｌ ｎｙｍｐｈｓ ｉｓ ｐｒｏｂａｂｌｙ
ｔｈｅ ｍａｉｎ ｒｅａｓｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ ｐｒｏｂｌｅｍ ｗｈｙ ｔｈｅｉｒ ｓｕｒｖｉｖａｌ ｉｓ
ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ａｖｉｒｕｌｅｎｔ ＳＢＰＨ．

Ｔｒａｃｉｎｇ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎｓ ｏｎ ｔｈｅ ｖｉｒｕｌｉｆｅｒｏｕｓ ｒａｔｉｏｓ ｏｆ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ＳＢＰＨ ｆａｍｉｌｉｅｓ ａｎｄ ｆｕｒｔｈｅｒ ｏｎ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ｒｅｐｕｒｉ-
ｆｉｅｄ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｉｎ ｐａｒｔｉａｌ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｗｅｒｅ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ， ａｎｄ
ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＳＢＰＨ
ａｎｄ ＲＳＶ ｃａｎ ｂｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ４ ｋｉｎｄｓ： ＨＡ， ｈｉｇｈ ａｆｆｉｎｉ-
ｔｙ， ＳＢＰＨ ｐｏｓｓｅｓｓｅｓ ｓｔａｂｌｅ ｔｒａｎｓｏｖａｒｉａｌ ＲＳＶ ｔｒａｎｓｍｉｓ-
ｓｉｏｎ ａｂｉｌｉｔｙ； ＭＡ， ｍｉｄｄｌｅ ａｆｆｉｎｉｔｙ， ｉｔ ｐｏｓｓｅｓｓｅｓ ｓｔａｂｌｅ
ｔｒａｎｓｏｖａｒｉａｌ ＲＳＶ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ａｂｉｌｉｔｙ ｏｎｌｙ ｉｎ ａ ｃｅｒｔａｉｎ
ｐｅｒｉｏｄ； ＬＡ， ｌｏｗ ａｆｆｉｎｉｔｙ， ｉｔ ｃａｎ ａｃｑｕｉｒｅ ＲＳＶ， ｂｕｔ ｎｏ
ｓｔａｂｌｅ ｔｒａｎｓｏｖａｒｉａｌ ＲＳＶ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ａｂｉｌｉｔｙ； ａｎｄ ＮＡ，
ｎｏ ａｆｆｉｎｉｔｙ， ｉｔ ｃａｎｎｏｔ ａｃｑｕｉｒｅ ａｎｄ ｃａｒｒｙ ＲＳＶ．Ｔｈｅ ｉｎ-
ｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＳＢＰＨ ａｎｄ ＲＳＶ ｈａｓ ｂｅｅｎ ｄｉｓｔｉｎｃｔｌｙ
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｔｉｍｅ ｂｙ ｔｈｅ ａｕｔｈｏｒｓ．Ｉｔ ｃａｎ ｐａｒ-
ｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｌａｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｖａｌｅｎｔ ｐｒｏｐｅｒｔｙ ｏｆ ＲＳＶ： ｏｕｔｂｒｅａｋ，
ｉｎｔｅｒｍｉｔｔｅｎｃｅ ａｎｄ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ．
5．3　Location of RSV in SBPH

Ｂｙ ｕｓｉｎｇ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅ ａｎｄ ｉｍ-
ｍｕｎｏｇｏｌｄ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ， ｔｈｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＲＳＶ ｉｎ ｍｉｄｇｕｔ，
ｅｇｇ ａｎｄ ｏｖａｒｙ ｏｆ ＳＢＰＨ ｗａｓ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ．Ｉｔ ｗａｓ ｆｏｕｎｄ
ｔｈａｔ ａ ｌａｒｇｅ ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ｖｉｒｕｓ ｇｒａｎｕｌｅｓ ａｍａｓｓｅｄ ｉｎ ｆｏｌｌｉｃｌｅ
ｃｅｌｌ ｏｆ ｏｖａｒｙ， ａｎｄ ｈｉｇｈ ｄｅｎｓｉｔｙ ｉｍｍｕｎｏｇｏｌｄ ｇｒａｎｕｌｅｓ
ｌａｂｅｌｅｄ ｉｎ ｃｈｏｒｉｏｎ， ｅｇｇ ａｎｄ ｍｉｄｇｕｔ ｃｅｌｌ．Ｔｈｅ ｐｏｌｙ-
ｃｌｏｎａｌ ａｎｔｉｂｏｄｙ ｗａｓ ｄｉｒｅｃｔｌｙ ｐｒｅｐａｒｅｄ ｆｒｏｍ ｖｉｒｕｓ ｇｒａｎ-
ｕｌｅｓ， ｔｈｕｓ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｃｏｌｌｏｉ-
ｄａｌ ｇｏｌｄ ｄｉｒｅｃｔｌｙ ｒｅｆｌｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｌｏｃｉ ｏｆ ｖｉｒｕｓ ｇｒａｎｕｌｅｓ ｉｎ
ＳＢＰＨ．Ｔｈｅ ｔｒａｃｅｓ ｏｆ ｃｏｌｌｏｉｄａｌ ｇｏｌｄ ｌａｂｅｌｉｎｇ ｆｏｕｎｄ ｉｎ
ｃｈｏｒｉｏｎ ａｎｄ ｅｇｇ ｈａｓ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｄｉｒｅｃｔ ｈｉｓｔｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｅｖｉ-
ｄｅｎｃｅ ｔｈａｔ ＳＢＰＨ ｐｏｓｓｅｓｓｅｓ ｔｒａｎｓｏｖａｒｉａｌ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ａ-
ｂｉｌｉｔｙ．Ｃｈｏｒｉｏｎ ｉｓ ａ ｎｏｎ-ｃｅｌｌｕｌａｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ，
ｆｏｒｍｅｄ ｂｙ ａｃｃｕｍｕｌａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｃｒｅｔｅｄ ｆｒｏｍ ｆｏｌｌｉｃｌｅ
ｃｅｌｌ （ａｒｏｕｎｄ ｔｈｅ ｏｏｃｙｔｅ） ｉｎ ｌａｔｅ ｐｅｒｉｏｄ ｏｆ ｅｇｇ ｆｏｒｍａ-
ｔｉｏｎ．Ｉｔ ｃａｎｎｏｔ ｂｅ ｉｎｉｔｉａｔｉｖｅｌｙ ａｃｑｕｉｒｅｄ ｖｉｒｕｓ ｂｙ ｅｎｄｏ-
ｃｙｔｉｃ ｗａｙ， ｓｏ ｔｈｅｒｅ ｉｓ ｏｎｌｙ ｏｎｅ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ： ｔｈｅ ｖｉｒｕｓ
ｇｒａｎｕｌｅｓ ｉｎ ｆｏｌｌｉｃｌｅ ｃｅｌｌ ｇｅｔ ｉｎｔｏ ｃｈｏｒｉｏｎ ａｌｏｎｇ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ｓｅｃｒｅｔｉｏｎ ｏｆ ｃｈｏｒｉｏｎｉｎ ｂｙ ｆｏｌｌｉｃｌｅ ｃｅｌｌ．Ｓｉｎｃｅ ｔｈｅ ｅａｒｌｙ
ｐｅｒｉｏｄ ｏｆ ｖｉｔｅｌｌｕｓ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ， ｆｏｌｌｉｃｌｅ ｃｅｌｌ ｈａｓ ａｌｒｅａｄｙ
ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｅｘｏｇｅｎｏｕｓ ｖｉｔｅｌｌｕｓ ｆｏｒ ｏｏｃｙｔｅ， ｉｔ ｃａｎ ｂｅ ｓｕｇ-
ｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ ａｓ ｅａｒｌｙ ａｓ ｔｈｉｓ ｐｅｒｉｏｄ， ｔｈｅ ｖｉｒｕｓ ｇｒａｎｕｌｅ ｉｎ
ｆｏｌｌｉｃｌｅ ｃｅｌｌ ｈａｓ ｇｏｔ ｉｎｔｏ ｅｇｇ ｃｅｌｌ， ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ｍｏｖｅｍｅｎｔ ｏｆ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌ ｍａｔｅｒｉａｌｓ．Ｈｏｗｅｖｅｒ， ｉｔ ｃａｎｎｏｔ
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5．4　Detection and analysis of the interactions
among correlated proteins in
high-viruliferous SBPH
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ｎｏｍｉｃ ｎｅｃｅｓｓｉｔｉｅｓ， ａｎｄ ｈａｓ ｍａｄｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｔｏｗａｒｄ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ＩＰＭ ｔｈｅｏｒｙ ａｎｄ ｐｒａｃｔｉｃｅ ｉｎ Ｃｈｉ-
ｎａ．Ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ３００ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｐａｐｅｒｓ， ２２ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｍｏｎｏｇｒａｐｈｓ ａｎｄ ２ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ．３ ｎａ-
ｔｉｏｎａｌ ａｗａｒｄｓ ａｎｄ ７ ｍｉｎｉｓｔｒｙ／ｐｒｏｖｉｎｃｉａｌ ａｗａｒｄｓ ｏｎ ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｏｎｅ ｎｏｍｉｎａｔｅｄ ｎａｔｉｏｎａｌ ｂｏｏｋｓ ａｗａｒｄ
ｆｏｒ “Ｒｅｓｅａｒｃｈｅｓ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｂｏｌｌｗｏｒｍ Helicoverpa armigera” （ｅｄｉｔｏｒ） ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ．２１ Ｐｈ．Ｄ．， １ Ｐｏｓｔ ｄｏｃｔｏｒａｔｅ ａｎｄ
１１ Ｍａｓｔｅｒｓ ｗｅｒｅ ｂｒｏｕｇｈｔ ｕｐ．Ｈｅ ｈａｓ ｗｏｎ ｔｈｅ ｔｉｔｌｅｓ ｏｆ “Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｅｘｃｅｌｌｅｎｔ Ｗｏｒｋｅｒ ｏｎ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ”
（２００１） ａｎｄ “Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｏｕｔｓｔａｎｄｉｎｇ Ｐｒｏｆｅｓｓｉｏｎａｌ Ｐｅｒｓｏｎｎｅｌ”（２００２） ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄ ｂｙ ｇｏｖｅｒｎｍｅｎｔ ｄｅｐａｒｔｍｅｎｔｓ．Ｈｅ ｉｓ
ａｎ ａｃａｄｅｍｉｃｉａｎ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ （２００１ －）．Ｈｅ ｃａｎ ｂｅ ｒｅａｃｈｅｄ ｂｙ Ｅ-ｍａｉｌ： ｙｕｙｕａｎｇｕｏ＠ｈｏｔ-
ｍａｉｌ．ｃｏｍ
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