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摘要

筛选不同浓度 1.8%阿维菌素并构建逆境亚致死环境，观察 LC10 和 LC20 浓度处理后三零期

豆蚜产生雄蚜个数与有性生殖倾向。提取实验体蚜虫 RNA，用 GO、KEGG 数据库分析基因表

达量出现变化的通路，发现 SNP 突变位点、分析可变剪接基因。从生物学、分子生物学多角

度明确亚致死杀虫剂胁迫下豆蚜性别分化趋势和繁殖行为倾向。挑战传统防治理论，提出保

持豆蚜孤雌行为才是未来防治工作关键的新观点。为未来学者利用 DSRNA 干扰技术制作新型

农药提供了理论基础。

关键词：豆蚜孤雌行为，性别分化，亚致死，GO、KEGG 分析，DSRNA 干扰技术
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引言

孤雌生殖(parthenogenesis)也称单性生殖，即卵不经过受精也能发育成功能正常的新

个体。相较于有性生殖，具有耗能低、效率高的繁殖优势。

豆蚜作为一类重要的农林害虫，其具有孤雌伴两性交替的繁殖特征。蚜虫通过孤雌生殖

迅速扩大种群，通过两性生殖扩大种群基因池。这样独特的生殖方式成为困扰农业工作者的

难题。

在实际生产中，农药造成的选择压力会给蚜虫种群的性别分化、繁殖行为和基因表达造

成什么样的影响成为了需要解决的生物学问题。

传统防治思路是建立在“蚜虫主要进行孤雌生殖，只在每年特定繁殖时期中频繁进行有

性生殖”的理论基础上。所以将防治重点放在了抑制蚜虫孤雌行为的措施上。【9】现有研究

表明，蚜虫的性别分化和繁殖策略与其对环境的适应程度有关。这说明传统防治思路没有充

分考虑到在实际生产中，农民一年中多次播撒农药对蚜虫繁殖倾向与种群进化的影响【8】。

本研究则选择通过以下两部分实验，明确在农业毒理逆境下，蚜虫的繁殖策略转化及所

带来的影响：

第一部分：生物观察实验

实验一，以 1.8%阿维菌素构建毒理逆境处理豆蚜，建立毒力回归方程，筛选亚致死浓度

实验二，观察不同浓度农药处理后，豆蚜种群的性别分化情况和繁殖行为倾向

（在本实验中，研究人员改进了判断蚜虫性别的方法，通过多点位全方面的生理结构更精准地判断雄性个体数量，并非像

过去实验中仅依靠有无翅膀来判断性别。）

第二部分：基因数据分析

实验三，提取不同浓度农药处理后的豆蚜 mRNA，检测并分析染色体减数分裂、翅膀合成、

解毒代谢、迁徙冲动等基因通路基因表达量的变化。
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第一部分实验结果证明，蚜虫种群因外界生存压力增大而分化出更多雄（有翅）蚜，并

倾向进行两性生殖。受到农药打击的豆蚜利用有性生殖产生的多样个体“保存火种”，并通

过孤雌生殖达成迅速“灾后重建”的目的。

第二部分实验结果证明，除可以直接观察到的有性生殖倾向增加外，蚜虫的基因表达出

现了明显变化。DNA 更加复杂、雌性体内细胞开始减数分裂、树突轴突神经变长、分化翅膀

所需几丁质合成增加，荷尔蒙催产素增加，迁徙冲动增加。上述相关基因通路存在大量交集

基因，各通路之间有明显相互作用。

通过以上实验及分析结果，团队认为抑制蚜虫的有性生殖，利用其孤雌行为结果下稳定

的基因库，把害虫自身的生殖优势作为防治它的武器才是未来防治工作的关键。设想以全新

的角度看待孤雌生殖，挑战了传统防治理论。为农林害虫防治研究提供了新的、科学的、可

持续的思路。

未来实验中，可以将敲除翅型、性别分化基因的个体放归种群，使野生蚜虫无法自然产

生雄性有翅蚜，在环境适应的情况下，只进行孤雌行为降低种群的适应能力。以此控制种群

基因池，降低基因突变概率，减小种群对农药的抗性。或者利用 DSRNA 基因干扰技术，设计

特定农药，在 RNA 转录过程中切断解毒酶，多巴胺等蛋白质合成通路，从而降低蚜虫两性交

配概率，最终显著降低蚜虫对农药的抗性。
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第一章 实验研究背景、基本原理与目的

1.实验研究背景

1.1 豆蚜的孤雌伴两性生殖

豆蚜在适宜的环境条件下，每头雌蚜寿命可长达 10 天以上，平均胎生若蚜 100 多头。

新生的雌蚜可继续进行孤雌生殖。蚜虫的卵形成极早，当它本身还孕育在上一代母体内为幼

胚时就已在自己幼胚的卵巢管内，卵母细胞成熟进行分裂，以准备形成下一代卵细胞了。【1】

这种繁殖方式犹如复制粘贴，在保存适应环境（fitness）性状（trait）的同时快速增长数

量，非常高效。经孤雌生殖产生的子代具有和母体基本相同的基因组成，为避免歧义，下文

统称孤雌行为产生的后代为类克隆体。类克隆体若虫进入 3零期后会根据环境产生翅型和性

别分化【6】。分化出的雄性（多为有翅蚜），可以和雌性交配进行有性生殖。豆蚜全年有 2

个繁殖高峰期，春季 5—6 月、秋季 10—11 月。

有性生殖产生的个体经过减数分裂、有丝分裂，经历了染色体交换（crossing over）

的过程，产生了和亲代不同的基因。

1.2 实验基本原理

1.2.1 判断蚜虫性别的方法

与雌性相比，雄性蚜虫体型纤细，在触角 III 和 IV 节上有大量的毛，尾部较短，腹部

有明显的硬化和硬化的生殖器结构。雄性，有翅或无翅，相比雌性体型较小。【1】

（图左，雄性；图右，雌性）



20
21

 S.-T
. Y

au
 H

igh
 Sch

oo
l S

cie
nc

e A
ward

9 / 41

1.2.2 判断蚜虫龄期的基本方法【2】

1.3 实验目的

探究在逆境环境中豆蚜的性别分化与生殖策略倾向；寻找基因表达量存在变化的通路；

明确保持孤雌行为不利于害虫种群延续，可以作为未来防治工作的重心。
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第二章 阿维菌素对豆蚜的毒力测定及亚致死剂量的确定

1. 材料与方法

1.1 供试昆虫

豆蚜 (Aphis craccivora Koch)由北京市农林科学院植物保护研究所提供（xiao et al.,

2020），在 35 cm × 40 cm × 50 cm 养虫笼内使用蚕豆苗饲养，养虫室气候由自动化控制，

条件为温度（25±1）℃，相对湿度 65%±5%，光周期 16L︰8D。期间不接触任何农药，在养

虫室形成稳定种群备用。

1.2 供试药剂和器材

1.8 %乳油阿维菌素为河北威远生物化工有限公司产品，人工气候箱，电子天平，纱布，

量筒，容量瓶，移液枪，培养皿，滤纸，镊子，毛笔。

1.3 阿维菌素对豆蚜的室内毒力测定

采用带虫叶片浸渍法测定阿维菌素对豆蚜成虫的毒力。将所选药剂稀释为 5 个浓度梯度，
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阿维菌素依次为 1, 0.5, 0.25, 0.125 和 0.0625mg/L。将带有无翅型若蚜的蚕豆叶片在阿

维菌素药剂的各浓度中浸渍 5s 后取出，置于有保湿滤纸的培养皿中，让其自然风干，然后

置于条件为(22-24)℃，光照周期 L:D=16h:8h，相对湿度 RH70%-80%的培养箱中，24h 后统

计蚜虫死亡情况，死亡标准为用毛笔轻触其腹部，足不动者视为死亡。每种药剂浓度处理

20 头，重复 3 次，以清水作为对照。【3】

所用数据均在 Excel 中统计整理，用 SPSS26.0 计算毒力回归方程和 LC50 , LC20 及 LC

10 值；用 F 检验判定毒力回归方程线性关系；用卡方检验评价毒力回归方程与 LC 50 可靠

性。
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2. 结果与分析

2.1 阿维菌素对豆蚜的毒力测定结果

1.8 %乳油阿维菌素配制成 1, 0.5, 0.25, 0.125 和 0.0625 mg/L 浓度的药剂处理豆蚜

的无翅若蚜，根据各处理死亡虫口数，毒力回归方程存在极显著的线性关系（图 1），LC 50

值为 0.321mg/L。根据 SPSS 分析计算结果，选用 LC 20 和 LC 10 作为亚致死浓度，对应的

浓度为 0.180 mg/L 和 0.128 mg/L（表 1）。

图 1. 1.8 %乳油阿维菌素对豆蚜的毒立测定结果

Figure 1. Determination toxicity of 1.8 % abamectin to Aphis craccivora

表 1. 阿维菌素对豆蚜的毒力测定结果

Table 1. Determination of the toxicity of abamectin to Aphis craccivora

毒力方程

LC-P Line

相关系数

Correlation

coefficient

X2

LC50

(mg/L)

(95%CL)

LC20

(mg/L)

(95%CL)

LC10

(mg/L)

(95%CL)

Y = 5.44� + 2.65 0.993 0.249

0.321

(0.245 –

0.413)

0.180

(0.111 –

0.237)

0.128

(0.066 –

0.180)

注：表中缩写 CL 表示置信区间。

Note: The CL indicated Confidence interval.
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第三章 亚致死剂量阿维菌素对豆蚜胁迫下的翅型和性别分化特点

1. 材料与方法

1.1 供试昆虫

同第二章 1.1

1.2 供试药剂和器材

同第二章 1.2

1.3 亚致死浓度阿维菌素处理豆蚜

根据第二章实验结果，取 LC10 对应浓度 0.128 mg/L 的阿维菌素处理豆蚜，记做 team-1

和 LC20 对应浓度 0.180 mg/L 的阿维菌素处理豆蚜，计作 team-2，对照用清水处理，计作

Control。均采用带虫浸叶法（同第一章中的处理方法），每个处理 60 头三龄期蚜虫，3 个

重复。三个处理统一放置 24h 后，观察记录蚜虫存活和翅型分化情况，统计制表。【4】
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2. 结果与分析

2.1 阿维菌素处理后蚜虫的存活状况

毒力回归方程的死亡比例和数量预测和实验数据差异较明显，主要归咎于龄期。毒力回

归方程中使用豆蚜为若虫，而本实验中具体使用三龄期豆蚜。豆蚜在三龄期之后逐渐分化为

有翅蚜和无翅蚜。农药浓度和存活率存在显著线性关系。

2.2 阿维菌素处理后蚜虫的翅型分化情况

三轮实验中，对照组和实验组翅型分化差异明显。逆境环境下存活的蚜虫约 20%为有翅

蚜。适宜环境下约 10%为有翅蚜。两种梯度农药对比中，有翅蚜占比无明显差异。
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2.3 阿维菌素处理后蚜虫性别分化情况

随着农药浓度增加，雄性豆蚜数量占比逐渐增多。农药浓度和种群中雄性占比呈现明显

线性关系。
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第四章 亚致死剂量阿维菌素对豆蚜胁迫下的机制研究

1. 材料与方法

1.1 供试昆虫

同第二章 1.1

1.2 供试药剂和器材

组织匀浆器、高速冷冻离心机（Eppendorf）、Power/PAC3000 型电泳仪（Bio-Rad

Laboratories, Inc.）、Nanodrop one 分光光度计（Thermo Fisher Scientific Inc.）、TRIzol

试剂（Invitrogen Inc. USA）、氯仿、异丙醇、75%乙醇（无酶无菌水配置），RNase-free water

1.3 亚致死浓度阿维菌素处理豆蚜

根据第二章试验结果，取 LC10 对应浓度 0.128 mg/L 的阿维菌素处理豆蚜，计作

Treat_0.12 和 LC20 对应浓度 0.180 mg/L 的阿维菌素处理豆蚜，计作 Treat_0.20，对照用

清水处理，计作 Control。均采用带虫浸叶法，每个处理 50 头蚜虫，3 个重复。三个处理统

一放置 24h 后，取存活的蚜虫提取 RNA 进行转录组测序分析。

1.4 总 RNA 提取

1) 每个处理取存活下的蚜虫，加 1 mL TRIzol 研磨 2min。

2) 室温孵育均质化样品 5 min 以完全分离核酸蛋白复合物。

3) 加入 0.2 mL 氯仿（氯仿：TRIzol = 1: 5），盖紧盖子，手持剧烈晃动 15 s.

4) 室温孵育 2-3 min 后离心，4℃, 12000×g 离心 15 min.

5) 取 1/3 ～1/2 上清液（水相）至新的离心管中。

6) 向装有上清液的新离心管中加入 0.5 mL 异丙醇（异丙醇：TRIzol = 1: 2），混匀。

7) 室温孵育 10min 后离心，4℃, 12000×g 离心 10 min，此时可见白色沉淀（或透明絮状

物）。

8) 移除上清液，只留下 RNA 沉淀。

9) 使用 75%乙醇清洗沉淀，加入 1mL 75%乙醇（75%乙醇：TRIzol = 1: 1），轻微涡旋，4℃,
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7500×g 离心 5min，弃漂洗液，重复步骤一次。

10) 空气干燥沉淀 5-10min.

11) 加入 30～50 μL RNase-free water 重悬浮沉淀。

12) 56℃水浴 10 – 15 min.

进行后续实验或者存放于-80℃冰箱中。

2. 结果与分析

2.1 数据质量检测

对原始数据和过滤处理得到高质量的数据进行数据统计，得到数据基本信息。
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图表数据显示超过97%的碱基数目测序错误小于1%，超过93%的碱基数目测序错误小于0.1%。

数据质量优良。

2.2 PCA 数据分析

在高通量在高通量测序的分析中，样品之间的关系由众多变量(基因的表达量，reads 的

分布特征等)决定。主成分分析是设法将原来众多具有一定相关性的指标(reads 的分布特

征)，重新 组合成一组新的互相无关的综合指标，从而降低问题的复杂性，来研究样品间的

主成分关系。

二维 PCA 分析结果中，会展示主成分 1(PC1)和主成分 2(PC2)分别作为 X 轴和 Y 轴

的散点图，每个点代表 1 个样本。图中，如果两个样本距离越远，则说明两个样本 reads 分

布的差异越大。反之，则说明相应样本 reads 整体分布模式越接近。所以，PCA 分析常用 于

评估样本重复性的好坏。理想情况下，生物学重复的样本应该聚类在一起，而处理组间应该

可以清晰区分开。
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根据上图分析，实验结果基本符合预期，LC20 和 LC10 与对照组在表达量上具有比较明

显的差异性。但是 LC10 与对照组之间差异不明显，可能是选用计量较小的缘故。

2.3 表达定量分析

在得到有效 reads 之后，我们使用 featureCounts 软件 (version: v1.6.0) 根据基

因组的注释文件统计出 reads 落在基因上的数目，由于每个样本的测序量不一样，为了能

横向比较同一基因不同样本间的表达量差异，我们需要对基因的 reads 数进行标准化，这

里采用的标 准化方式为 FPKM(Fragments per kilobase of exon per million reads mapped)
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在实验处理的 32，006 个基因中，很多基因的表达量随农药处理浓度变化而相应上调或

下降，（如箱线图所示）。因篇幅问题，无法展示所有结果，上表仅展示前十二个变化基因。

在后文的 GO、KEGG 分析中，会选取实验所需基因进行重点分析。
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2.4 GO 分析

将 GO 注释对应的 gene 数目进行富集分析，然后按照分子功能（Molecular Function）、

细胞组分（Cellular Component）和生物学过程（Biological Process）分类绘图。按照矫

正后 P值 AdjustedPv<0.05，富集特征 EnrichDirect 为 Over 筛选出显著性富集结果。

2.4.1 差异基因的 GO 富集网络图

因蚜虫的单个基因可能对应上百种不同的基因通路，实验分析并不会针对单个基因进行

分析。实验将选取变化最为显著的多个基因，绘制富集网络图，多个基因的焦点为它们共同

对应的有关通路。通路所在焦点越密集，证明在数据中越重要。
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上图为 LC10 vs 对照组的上调表达。主要包括雌性减数分裂染色体分离（female

meiosis chromosome segregation）, DNA 包装（DNA packaging complex）等基因通路变

化。探究其背后所对应的具体生理功能后发现，对比对照组，LC10 组中蚜虫的细胞分裂更

加迅速，为有性生殖进行前期准备。
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上图为 LC10 vs LC20 组的上调表达。主要包括树突轴突增加（neuron projection）,

轴突发展（axon development）, 神经形成（neurogenesis）, 迁徙冲动（locomotion）, 细

胞形态发生（cellular morphogenesis）等基因通路变化。 探究其相关的具体生理功能发

现，对比 LC10 组，LC20 组产生了更多的神经树突、轴突，以及更强的迁徙倾向。
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上图为 LC20 vs 对照组的上调表达。主要包括 DNA 包装/核小体相关（DNA

packaging/nucleosome）, 细胞质中蛋白质生成（cytoplasmic translation）,结构分子活

性（structural molecule）等基因通路变化。探究其对应的具体生理功能发现，对比对照

组，LC20 组产生了更频繁的细胞分裂，导致更快的新陈代谢，开始关注对细胞膜的建造。
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上图为 LC10 vs 对照组的下调表达。主要包括肌肉收缩（muscle contraction）,赖氨

酸（lysine）,密集中心粒成熟（dense core granule maturation）等基因通路。探究其所

对应的具体功能表明，对比对照组，LC10 组面对农药环境有更多的机体反应和荷尔蒙分泌，

使昆虫产生性冲动，刺激有性生殖发生。
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上图为 LC20 vs 对照组的下调表达。主要包括迁徙冲动（locomotion）, 神经发育

（neuron development）等基因通路变化。探究其对应的具体生理功能发现，对比对照组，

LC20 组有更强的迁徙倾向，促使蚜虫进行翅型分化离开原栖息地。此外，LC20 组的神经分

化也有显著提高，可以解读为蚜虫对外界的感知能力变强。
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上图为 LC10 vs LC20 组的下调表达。主要包括细胞外基质相关（extracellular

region/matrix）,几丁质角质层合成（ Chitin-based cuticle development）,结构分子活

性（ structural molecule activity）等基因通路变化。探究现其所对应的相关生理功能

发现，对比 LC20，LC10 组有更少的细胞间距离，同时有更少的几丁质外壳。能更好地在毒

逆境环境下保护生物。
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2.4.2 差异基因的 GO 条形统计图与气泡图

上图为 LC10 vs 对照组的下调表达条形图与气泡图。可以更直观地看出不同基因通路

的下调数据与其他通路的对比。

上图为 LC10 vs 对照组的上调表达条形图与气泡图。可以更直观地看出不同基因通路

的上调数据与其他通路的对比。
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上图为 LC10 vs LC20 组的下调表达条形图与气泡图。可以更直观地看出不同基因通路

的下调数据与其他通路的对比。

上图为 LC10 vs LC20 组的上调表达条形图与气泡图。可以更直观地看出不同基因通路

的上调数据与其他通路的对比。
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上图为 LC20 vs 对照组的下调表达条形图与气泡图。可以更直观地看出不同基因通路的

下调数据与其他通路的对比。

上图为 LC20 vs 对照组的上调表达条形图与气泡图。可以更直观地看出不同基因通路的

上调数据与其他通路的对比。
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2.5 KEGG 数据分析

将所有 KEGG 富集结果，按照 p.adjust 从小到大排序，取前 10 个富集通路绘制网络图。

上图为 LC20 vs 对照组的上调基因富集。灰色点为上调基因序号，黄色点为直接相关的

通路。对比对照组，LC20 组大量与核糖体（ribosome）相关的基因显著上调，意味着 LC20

组大量的产生功能性蛋白质，同时 RNA 聚合酶（polymerase）和不饱和脂肪酸生物合成途

径（biosynthesis of unsaturated）的剧烈活动代表陈代谢速度明显更快。酒精中毒

（alcoholism）和致癌（viral carcinogenesis）案例增多，神经分化频率增多。
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上图为 LC10 vs 对照组的上调基因富集。对比对照组，LC10 组的解毒通路有明显变化。

解毒相关基因表达频率上升。主要是：酒精中毒,致癌物积累等。同时有简单的树突轴突增

多迹象。
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上图为 LC20 vs 对照组的下调基因富集。对比对照组，鉴于粘着斑（focal adhesion）

和细胞粘部分子（cell adhesion molecule）的减少表达，推断 LC20 组细胞间隔明显增大，

细胞间联系减少。此外，LC20 组中突出表现的磷脂酰肌醇信号系统（phosphatidylinositol

signaling）体现生物体中细胞的细胞膜更新更加频繁。
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2.6 SNP 突变位点分析

SNP 突变位点数据过于庞大，因此下图只做示例。

对 32，006 个数据进行统计和整理后，SNP 的具体突变统计如下表所示：
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2.7 可变剪接分析

可变剪接是调节基因表达和产生蛋白质组多样性的重要机制，也是 RNA-seq 的重要分

析 内容，我们使用 rMATS 软件进行可变剪接分析，主要包括 SE、RI、MXE、A5SS、A3SS 五

种可变剪接事件，如下图所示:

对于表达差异显著性的可变剪接事件，进行可视化展示，SE 类型可变剪接事件的可视

化展示如下图所示:图中标题为可变剪接事件三个外显子所在的染色体坐标及正负链信息，

跨 外显子比对的 reads 使用连接外显子 junction 边界的弧线表示。弧线的粗细和比对到

junction 上的 reads 数成正比，同时弧线上的数字指出了 junction reads 的数目，右上

方标注了各个样本可变剪接事件所在的基因及 IncLevel 值。
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讨论

实验一和实验二统称为第一部分生物观察实验。实验一所构建的毒力回归方程为后续实验提

供了重要的数据支持。实验二选取 LC10、LC20 两个浓度，并对豆蚜进行处理。【7】24 小时

后观察结果表明随着环境选择压力增加，蚜虫种群倾向分化出更多有翅雄蚜。数据呈现明显

线性关系。有性交配次数随之增多。根据生物观察实验结果推断，在逆境环境胁迫下，蚜虫

倾向于分化为有翅蚜，便于逃离不再适宜其生存的栖息地；同时，蚜虫倾向于有性生殖，导

致种群基因多样化，对环境适应能力增加。

华北地区冬季较冷，蚜虫需依靠卵越冬，所以学者普遍认为秋季是发生有性生殖的高峰期。

也正因如此，传统的研究重点在限制全年大部分时间发生的孤雌生殖。但是忽视了农药处理

对昆虫行为的影响。经团队考察，华北平原的农作物以玉米、小麦、大蒜、土豆、花生、西

瓜为主。【8】如果同时种植这六种作物，农民一年需要至少喷洒 23 次农药。本实验利用 1.8%

阿维菌素乳油构建亚致死逆境环境，科学地还原了实际生产中喷洒农药后，对蚜虫种群性别

分化和繁殖行为的影响。

实验三提取了 LC10 和 LC20 浓度处理过后的蚜虫 mRNA 并送至武汉爱基百客进行数据处理。

根据收到的数据，确定样本完好。且各组间有明显基因表达量差异。团队利用 GO，KEGG 分

析富集基因差异，得到具体通路变化。根据 DNA 复杂包装和雌性减数分裂染色体分离基因表

达量增加，得出蚜虫细胞在逆境环境下为有性生殖做准备。根据几丁质合成和细胞间间隙增

加，得出蚜虫细胞在逆境环境下为翅型分化做准备。根据荷尔蒙和催产素增加，得出蚜虫进

行有性生殖的倾向增加。同时，显著表达的多个基因指向迁徙冲动通路，促使蚜虫迁徙。蚜

虫解毒酶表达频率显著提升，蚜虫会有更强的农药抗性。此外，小组发现了蚜虫神经系统的

巨大变化，具体表现为树突轴突增加,突起发育,神经元分化等。目前团队对其没有明确的科

学解释，推测可能表现为蚜虫对所处环境的感知力增加。

根据实验三富集网络图的交点显示，和有性生殖相关的基因通路有大量交集基因。如神经系

统，交配冲动，有性生殖准备，解毒能力等都由几个关键基因链接起来。因此，团队在后续

实验中可以尝试通过 DSRNA 干扰技术，切断这几个关键基因，就可以大幅抑制有性生殖及其

相关的繁殖、生存优势。
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通过对以上实验数据的观测、整理、统计和分析，团队从理论角度为未来防治工作选择抑制

蚜虫有性生殖的行为做背书。为现有防治措施提供新的执行思路。【9】

前人的理论和经验是在过去有限条件下得到的最好结果。本团队能够得到足够证明最初猜想

的数据来自先进的 GO、KEGG 数据库和其他运算数据软件提供的帮助。DSRNA 技术近年来在

农药中的应用也肯定了我们的研究方向。希望团队利用这些新型手段得到的结论能为害虫防

治未来发展事业提供有价值的信息。也希望随着技术的更新迭代，能有更先进完善的理论出

现。【10】
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选题灵感来源

2020 年，团队成员选修的 AP Biology 课程教室中饲养了一只蜥蜴。一次课后闲聊，小组成

员对蜥蜴的生殖方式产生了疑惑，不知该品种蜥蜴是卵生还是卵胎生。在查询资料的过程中，

意外看到一篇最新论文，探究的是某个蜥蜴种群的孤雌行为。在查询有关孤雌行为的相关论

文的时候，看到了如下介绍“孤雌行为大多发生在结构简单的生命体中，如昆虫。”

根据小组成员对进化学的理解，认为孤雌行为没有经历过 crossing over 的过程会产生相对

稳定、较小的基因库，会让种群变得脆弱。也许可以用来防治害虫。这在当时只是一个灵光

乍现的念头。

2021 年初，小组决定参加丘成桐竞赛，学校的参赛流程要求在最初阶段提交十份选题进行

开题答辩。于是，想用孤雌行为解决害虫防治问题的念头又一次被唤醒。经过调查，北方地

区最为常见、可控且可获得的实验体是蚜虫。于是我们将“蚜虫的孤雌行为”作为一个选题

加入了所有的开题报告中。

在学校窦向梅老师的帮助下，我们带着开题报告成功联系到了北京市农林科学院的王甦老师，

并和他进行了简单的交流。王老师肯定了我们的想法，认为在理论上是可行的，在实践中是

创新、有价值的。这鼓励我们在后续的选题过程中确定了这个主题，为之努力。
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团队分工

第一作者：付子睿，王子（对本文贡献相同，以姓氏拼音排序）

具体分工如下：

前期查阅资料、实验体培养与收集由团队共同完成。和指导老师对接主要由付子睿完成，开

题报告撰写主要由王子完成。实验过程中对实验体的照片主要由王子记录，团队的实验过程

和步骤由付子睿记录。摘要、引言、第一章为付子睿撰写，王子修改。第二章至第三章由王

子撰写，付子睿修改。第四章数据分析第一部分为王子撰写，第四章数据 PAC 及 GO 部分分

析由付子睿撰写，王子补充。GO 分析、KEGG 部分分析由王子撰写，付子睿补充。结论为两

人共同撰写。引用部分由团队成员分别将自己使用文献陈列。团队分工为付子睿撰写。答谢

由两人共同撰写。
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答谢

感谢丘成桐竞赛给了我们在高中阶段一个深入探索自己科研兴趣的机会。感谢我们优秀的窦

向梅老师给予悉心指导和鼓励。同时，也感谢许多十一学校的其他老师，从竞赛选题到进行

实验、撰写论文，一直以各种形式支持团队、以积极正向的态度肯定我们的科研梦想。我们

还要感谢父母对实验的精神鼓励及资金支持。最后，团队成员也想感谢彼此一年多来的相互

尊重、坚定信任和彼此支持。在繁忙的申请季，我们共同克服重重困难，一直向既定目标不

懈努力，愿我们在未来的科研路上，牢记今日感动，不忘初心，不怕困难，方得始终。
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