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杆状病毒是一类寄生于鳞翅目、膜翅目和双翅

目昆虫及其它节肢动物的病原体，是具有囊膜的双

链环状 DNA 病毒。目前至少已从 600 多种昆虫中
发现有杆状病毒的感染，其中一部分能够引起宿主

种群不同程度的流行病。杆状病毒在分类上独立为

杆状病毒科，其典型的结构特征是病毒粒子包埋于

蛋白质基质的包涵体中。根据包涵体的形态和病毒

诱导的细胞病理学特征，杆状病毒分为核多角体病

毒属（nucleopolyhedrovirus，NPV）和颗粒体病毒
属（granulovirus，GV），它们的包涵体基质蛋白分
别为 NPV的多角体蛋白（polyhedrin）或 GV的颗
粒体蛋白（granulin）[1]。 

由于杆状病毒对宿主昆虫具有高度的致病性，

对非靶标生物十分安全，不污染环境，害虫不易产

生抗性等优点，世界上有数十种杆状病毒已经成功

用于防治农、林、牧业甚至与兽医及医学等相关害

虫。另一方面，杆状病毒也存在一些缺点, 如对高
龄幼虫的毒性低、杀虫速度相对较慢、宿主范围窄

等。因此，限制了它们的进一步推广和应用。为了

克服这些缺点，近年来遗传工程技术已经成功用于

杆状病毒杀虫性状的改良。小规模、限制性的田间

实验结果表明，一些遗传重组杆状病毒的杀虫效果

优于野生型病毒[2,3]。 
安全、有效地应用杆状病毒取决于对它们的生

物学、与宿主的相互作用以及受环境因子的影响等

知识的了解。评价遗传工程病毒杀虫剂的安全性，

需要对其流行病学规律及其环境安全性进行深入

的研究。本文从种群生态学、病毒与宿主相互作用、

环境生态学以及流行病学等方面综述杆状病毒（包

括遗传工程杆状病毒）生态学领域的研究进展。 

1  种群生态学 
1.1  种内的地理变异株 

从不同的地理环境甚至同一昆虫种群采集到

的杆状病毒分离株，无论是NPV还是GV，其限制
性内切酶图谱都有所不同。例如，从亚洲的四个国

家分离到的9株斜纹夜蛾（Spodoptera litura）NPV，
它们的4种限制性内切酶图谱均有所不同 [4]。

Graham等在英国Orkney Robert的11个冬尺蠖蛾
（Operophtera brumata）的种群中，分离到26种SalI
酶切图谱不同的NPV变异株[5]。从加拿大英属哥伦

比亚洲不同岛屿分离的西方天幕毛虫（Malacosoma 
californicum pluviale）的39个NPV分离株中，发现
了13个不同的主要基因型变异株，而且从同一岛屿
的不同昆虫种群、或同一昆虫种群的不同个体中分

离到的NPV的内切酶图谱也不相同[6]状病毒种群中

广泛存在这种基因型多样性对它们的生存具有重

要意义，这种现象被归纳为寄生物与宿主协同进化

的地理马赛克理论[7]。 
1.2  基因型多样性 
不仅杆状病毒不同地区分离株之间的DNA限

制性内切酶图谱存在不同程度的差异，即使同一个

地区分离株，也很少只含有单一个基因型。在分析

杆状病毒自然分离株的DNA酶切图谱时，往往会不
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同程度地出现亚克分子带，这说明野生型分离

株本身包含多个基因型不同的变异株，其中以一个

基因型占主导地位。分离这些野生病毒株的不同基

因型可以通过体外细胞培养进行空斑纯化[8]，也可

以通过虫体克隆的方法进行筛选[9]。虫体克隆方法

的原理是用低剂量（例如只引起5 %的死亡率）的
病毒感染幼虫时，绝大多数的感染是由单个病毒的

繁殖引起的，收集单条死虫所含的病毒，经过鉴定

后可得到单一的病毒基因型。很多杆状病毒，如绝

大多数GV，由于缺乏合适的细胞系，进行虫体克
隆是分离、纯化这些病毒基因型的唯一方法。某些

核多角体病毒，如甜菜夜蛾（Spodoptera exigua） 
NPV，在进行细胞培养传代时会出现较大片段缺失
的情况[10]，因此在研究这些病毒的基因型多样性

时，用虫体克隆的方法比较合适。 
1.3  表型多样性 

杆状病毒不仅存在基因型多样性，其表型也同

样存在差异。从不同地点的同一种昆虫分离得到的

杆状病毒在致病性和杀虫速度方面均有较大差异。

无论是用空斑纯化还是用虫体克隆[11]的方法，从同

一杆状病毒种群分离到的不同基因型的毒力也有

所不同。例如，黎豆夜蛾（Anticarsia gemmatalis）
NPV（AgNPV）的不同空斑克隆株对宿主的半致死
剂量（LD50）相差超过 100倍。不同冬夜蛾（Panolis 
flammea）NPV基因型的 LD50相差 7倍，其杀虫速
度和子代病毒的产量也均存在显著性差异。草地贪

夜蛾（Spodoptera frugiperda）NPV 的不同空斑纯
化株感染宿主幼虫后，宿主在死亡时的液化程度十

分不同，形成的包涵体（OB）大小也相差悬殊，而
宿主的液化和病毒 OB的大小对杆状病毒在自然界
的传播和滞留具有较大的影响。 

杆状病毒在体外细胞系连续传代过程中会出

现少多角体（Few polyhedra, FP）突变。杆状病毒
的一个编码 25kDa蛋白的基因（fp25k）被证明与其
FP 表型相关。Katsuma 等发现 FP25K 基因突变的
BmNPV 感染家蚕幼虫后死虫的液化程度比野生型
感染的死虫低，而且半致死量（LD50）比野生型病

毒高 1000 倍[12]。杆状病毒的一些基因型的表型的

改变，是因为缺失了一些主要基因。灰翅夜蛾 NPV 
缺失一个 4.5-kb片段的空斑纯化株不能通过口服的
方法感染其宿主，进一步研究表明它缺失了一个叫

做口服感染因子（pif）的基因[13]。 
最近的研究发现，多种基因型混合感染一种宿

主时，比单个基因型感染时得到更高的病毒产量
[14]。混合感染时所用基因型越多，需要的LD50越低

[9]。另外，宿主昆虫取食的植物种类也对不同基因

型的感染性及产量存在较大的影响。 

2  病毒与宿主相互作用 
2.1  宿主对病毒的敏感性  
大量的研究表明，宿主昆虫随着龄期的增长对

杆状病毒的敏感性逐渐下降，这种现象被称为成熟

免疫性。例如，苜蓿银纹夜蛾NPV（AcMNPV）对
草地贪夜蛾1龄幼虫的LD50为2–16 OB，3龄幼虫为
5000 OB，4龄幼虫需要超过20,000 OB，6龄幼虫则
需要106 OB才能够被感染。宿主幼虫对病毒的敏感
性随龄期下降并不能简单地解释为幼虫体重的增

加，因为病毒的半致死剂量与宿主幼虫的重量并不

呈线性关系，如棉铃虫（Helicoverpa armigera）NPV
（HaSNPV）对棉铃虫幼虫的LD50与受试幼虫的重

量之间呈指数方程关系[3]。Washburn等发现在利用
重组 AcMNPV感染半敏感宿主美洲棉铃虫
（Helicoverpa zea）和高度敏感宿主烟芽夜蛾
（Heliothis virescens）时，最初在中肠的感染位点
几乎是相等的，但随后在美洲棉铃虫中感染的位点

逐渐减少，说明随着半敏感幼虫的发育，它们在一

定程度上消除了病毒的感染。 
尽管宿主的成熟免疫性是怎样参与它们对病毒

敏感性的机制还不是很清楚，但影响这种相互作用

的外界因子还是得到了广泛的研究。如宿主幼虫对

病毒敏感性与幼虫的饲养密度有关。在较高密度饲

养时，昆虫对病毒感染的敏感性降低。非洲粘虫

（Spodoptera exempta）在集中饲养时比单独饲养时
对NPV的感染更不敏感，这与高密度饲养时虫体血
淋巴中酚氧化酶的活性较高有关。另外，食物质量

和种类对宿主的感受性方面也有影响，如棉铃虫在

喂饲棉叶、番茄叶片及人工饲料时，对病毒的感受

性显著不同[5]。昆虫的宿主植物的营养条件也可以

影响它们对病毒的敏感性，例如当宿主植物衰老或

营养值变低时，昆虫对病毒的敏感性降低。另外，

影响昆虫对病毒敏感性的环境条件还包括湿度和

温度等。 
不仅不同龄期的昆虫对病毒的敏感性不同，在

同一龄期的不同阶段，幼虫对病毒的感受性也不

同。例如粉纹夜蛾的4龄幼虫在刚刚蜕皮时对
AcMNPV的感染最为敏感。研究表明，昆虫幼虫在
蜕皮时同时退掉中肠的围食膜。在幼虫蜕皮几个小

时内，围食膜重新形成，并随着幼虫的发育围食膜

逐渐增厚。因此，幼虫在某一个龄期的后期更难被

病毒感染。一些荧光增效剂能通过破坏围食膜而增
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强昆虫对病毒的感受性[16,17]。 
2.2  宿主对杆状病毒的抗性 

昆虫对病毒的抗性可以定义为一个昆虫种群

能够耐受足以致死同一种昆虫的正常种群中绝大

多数个体的病毒剂量的能力。一般认为昆虫对病毒

的感染不易产生抗性。但也有资料证实马铃薯蠹蛾

（Phthorimaea operculella）种群与GV长期接触之
后，便会产生抗性。昆虫种群对杆状病毒抗性可以

通过筛选的方法获得。例如，在一定剂量NPV的压
力下，草地贪夜蛾对NPV的敏感性逐代降低[18]。对

NPV产生抗性的草地贪夜蛾对其它病毒也有交叉
抗性。与此类似，粉纹夜蛾对NPV的抗性也与GV
有交互抗性[19]。 

与对化学农药的抗性不同的是，昆虫对病毒的

抗性是可以回复的。例如，当草地贪夜蛾连续6代
喂食一定剂量的NPV后，一旦停止喂食病毒，就可
以恢复到最初对病毒的敏感性[20]。相似地，黎豆夜

蛾在连续3代暴露于AgNPV后获得抗性。在撤去病
毒压力后，即可恢复对病毒的敏感性[21]。尽管这些

对NPV曾经产生抗性的黎豆夜蛾能够迅速完全恢
复对病毒的敏感性，但是它们的遗传学特性不再与

那些没有接触NPV的对照昆虫相同。另外，无论是
对NPV产生抗性的草地贪夜蛾还是黎豆夜蛾，对环
境的适应性都有所减弱。与敏感个体相比，对NPV
具有抗性的草地贪夜蛾的生命周期更短，单雌产卵

量更低，卵的孵化率也低；而对NPV产生抗性的黎
豆夜蛾的生命周期较长，蛹较轻，成虫的产卵量较

少，产卵率较低[21]。但也有一些不同的报道，如对

NPV产生抗性的粉纹夜蛾的适应性则没有太大的
改变[22]。 
2.3  病毒对宿主行为的操控 

昆虫被病毒感染后其行为往往也被改变。病毒

感染的幼虫在死亡前趋向于爬到宿主植物的高处，

倒悬而死。被 NPV 感染的甘蓝夜蛾（Mamestra 
brassicae）比对照幼虫爬行更长的距离，而且向甘
蓝的顶部集中。在重力或雨水的作用下，被感染的

幼虫爬向植物顶部的行为增强了病毒的传播能

力。最近，病毒编码的酪氨酸磷酸酶基因被认为与

这种病毒与宿主相互作用的机制有关[23]。 
其它杆状病毒基因，如蜕皮激素甾体葡萄糖基

转移酶基因（egt），几丁质酶基因，组织蛋白酶基
因也被发现能够操控宿主的行为。egt 基因的产物
能够阻止幼虫的蜕皮，从而增加幼虫个体的大小和

子代病毒的产量。几丁质酶基因和组织蛋白酶基因

共同作用，消化细胞外（特别是昆虫表皮）的蛋白

和几丁质，从而促进病毒包涵体从虫尸中向环境释

放的速度[24,25]。 

3  环境生态学 
3.1  在植物表面的失活 

杆状病毒对阳光中的紫外线十分敏感，病毒多

角体直接暴露在阳光下杆状病毒在数小时内就会

丧失感染性。在杆状病毒制剂的剂型中，一般会加

入如木质素磺酸盐、明胶、二氧化钛、均二苯乙烯

等光保护剂，在这种情况下病毒的平均半数存活期

为 2~5d。Furuta等试图通过构建一种表达来源于海
藻病毒嘧啶二聚体特异性的糖基化酶（cv-PDG）来
提高病毒对紫外线的抗性，因为 cv-PDG 参与了受
损 DNA 的修复过程。这种重组病毒的出芽病毒抗
紫外线的能力比野生型病毒高 3倍，但重组病毒的
多角体并没有表现出比野生型病毒更好的抗性[26]。

最近， van Oers 等从锞纹夜蛾（Chrysodeixis 
chalcytes）NPV基因组中鉴定了一种编码光解酶的
基因，它有可能用于增加杆状病毒的滞留能力[27]。 

杆状病毒在棉花、橡树等作物上的失活速度不

仅与太阳辐射有关，这些植物的一些腺体能分泌多

酚类物质，产生氧自由基，使昆虫病毒很快失活。

将 SOD 酶与棉铃虫病毒共同感染饲养在棉叶上的
棉铃虫，可以大幅度增加病毒的感染性[28]。 
3.2  在土壤环境中的滞留 

相比在植物表面的快速失活，杆状病毒在土壤

中则可以存活更长的时间。有报道表明核多角体病

毒在土壤中保存 40 年仍然具有活性。当表达昆虫
特异性毒素（如 AaIT）的重组病毒感染宿主昆虫时，
引起幼虫麻痹，垂死的幼虫以一个完整的个体落入

土壤中；同时，与野生型病毒相比较，这类重组病

毒致死的虫尸需要更长的时间液化。一般认为重组

病毒在土壤中的浓度会比野生型病毒高，重组病毒

在土壤中的滞留能力也比野生型病毒更强[29]。然

而，Fuxa等发现在棉花的一个生长季节应用野生型
美洲棉铃虫 NPV（HzSNPV）或表达蝎子毒素
（LqhIT2）的重组病毒防治棉铃虫后，野生型病毒
在土壤中的累积量是重组病毒的 2.3倍[30]。另外，

他们也发现重组病毒在土壤样品中并不比野生型

病毒更成团分布[30]。在棉花的一个生长季节应用野

生型 HaSNPV及表达 AaIT的重组病毒防治棉铃虫
后不同时间采集土壤样品，生物测定结果表明，在

棉花生长季节即将结束时，野生型和重组型

HaSNPV的多角体在土壤中的滞留量最大，在随后
的 10 个月内病毒的种群数量显著下降，在这一段



                 孙修炼, 等. 杆状病毒生态学研究进展                                 203  

 

时间内野生型和重组型病毒在土壤中的滞留量没

有显著差异。但在距第一次释放后 550d，从土壤
中仍可检测到有活性的野生型病毒存在，但并没有

检测到有活性的重组型病毒存在[31]。 
3.3  在环境中的运输 

对于杆状病毒在环境中运输的报道可以大致

分为病毒多角体在寄主植物的根系土壤与植物冠

层之间的转运以及病毒在环境中的长距离扩散两

类。 
土壤是引起昆虫种群爆发病毒流行病的主要

病毒源。病毒在土壤与植物冠层之间的转运在杆状

病毒的流行病学中占有重要地位。病毒从植物冠层

向土壤的转运机制包括生物性和非生物性的途径。

非生物途径包括重力、雨水和风等，而生物途径主

要包括天敌、传媒昆虫等的活动[32]。在多次应用

HaSNPV防治棉铃虫的一个季节里，在土壤中检测
到有活性的病毒多角体的数量约为应用到田间病

毒多角体以及病毒杀死幼虫产生的多角体数量总

和的0.4%到2.2%[31]。病毒多角体从土壤向植物冠层

的转运速率与土壤的性质、风速以及雨水的大小有

关。在发生草地贪夜蛾危害的牧场，每克土壤中含

有2个多角体就足以引起害虫24％的死亡率。Fuxa
和Richter的研究表明约有 1.1×10-7到 1.3×10-6的

HzSNPV多角体可以从土壤转移到棉花植株表面
[32]。在这个系统中每克土壤含有30-100个多角体可
以引发宿主昆虫的低水平感染（<5%）[33]。 

病毒多角体在环境中的长距离扩散机制主要

包括哺乳动物、鸟类、捕食性天敌等生物途径。在

多种半翅目、鞘翅目和直翅目昆虫、蜘蛛、膜翅目

或双翅目天敌种类体内都检测到NPV的存在。鸟类
和农事操作与杆状病毒的扩散也有关。亚致死感染

的昆虫成虫的飞行也是病毒长距离扩散的一个重

要途径。舞毒蛾（Lymantria dispar）NPV在1年内
可以扩散到290 ha的范围；僧尼舞毒蛾（Lymantria 
monacha）NPV 1年内可以扩散30 m；黎豆夜蛾NPV 
1年内则可以扩散的69 m。 

4  流行病学 
在昆虫宿主种群中，任何疾病的流行关键在于

病源物的传播能力。在自然界中，杆状病毒的传播

包括水平传播（从感染的个体传播到健康个体）和

垂直传播（从亲代传播到子代）。 
4.1  水平传播 

杆状病毒水平传播的主要机制是在被感染幼

虫死亡后，尸体液化，向植物和土壤释放出大量包

涵体，健康幼虫取食时摄入这些病毒包涵体而被感

染。理论上水平传播率（η）与被感染个体（传染
源）的密度（I）及敏感个体的密度（S）呈线性关
系，即η∝ vIS。其中v是一个表示传播效率的系数
[34]。但也有学者认为水平传播率还与昆虫种群的总

量（N）有关，即η∝ vIS/N[35]。这个模型源自1980
年Anderson和May提出的一个关于动物－病原体种
群动态的模型。随后，这个模型被不断改进，用于

杆状病毒流行病学的研究。如Hails和Cory认为并不
是环境中所有的敏感昆虫都能够被传染，即一部分

敏感宿主处于一个“庇护所（refuge）”中。他们在
上述模型中增加一个refuge参数（πR）后，能够更

好地模拟AcMNPV感染粉纹夜蛾和甘蓝夜蛾幼虫
后的水平传播动态[29]。Dwyer等基于昆虫对病毒敏
感性的不均一性，提出了病毒传播与被感染个体密

度之间的非线性模型[36]。 
如果要将这些模型应用于预测杆状病毒在宿

主种群中流行动态，必须先通过实验确定其中的一

个重要参数，即传播系数（v）。在几乎所有已进行
的实验中，传播系数都随着被感染幼虫的密度增加

而下降[37,38]。然而，传播系数与健康敏感幼虫密度

之间的关系则相对较复杂。在甘蓝夜蛾与其NPV系
统中，传播系数随敏感幼虫密度的增加而增加。与

此相反，舞毒蛾NPV在其宿主种群中，传播系数随
健康幼虫的密度增加而降低。Zhou等在田间罩笼中
测定了在不同被感染虫密度下棉铃虫NPV的传播
系数。在经过验证性试验后，应用这些参数可以成

功地预测在大田环境下HaSNPV在不同被感染虫密
度时的水平传播率[39]。 
4.2  垂直传播 
杆状病毒的垂直传播可以通过病毒污染卵表

（经卵巢传播）或者经过卵内携毒传播（卵内传

播）。在实验室内，在 Mythimra, Pseudoplusia, 
Spodoptera, Lymantria 和 Trichoplusia 等属的八个
种中，当幼虫分别接触病毒后，因垂直传播导致的

子代幼虫的死亡率从 0.5 到 57.1%不等；在田间，
未经过表面消毒的卵块孵出的幼虫死亡率从 2 到
80%不等，而经过表面消毒后子代幼虫的死亡率仅
为 0.1 到 9%[40]。这些结果表明，经卵巢传播可能

占垂直传播的主导地位；卵内传播虽然只占很小比

例，但对于维持杆状病毒在宿主种群中的存在具有

十分重要的意义。组织病理学研究表明，病毒最开

始时感染敏感的组织和器官，而在感染的晚期，幼

虫的精母细胞和卵母细胞中滋卵细胞也被感染[41]。 
杆状病毒的垂直传播甚至可以通过室内选择



204                                           中 国 病 毒 学                                      第 21卷  

而得到提高。例如，通过连续 6 代的筛选，使
AcMNPV 在草地贪夜蛾中的垂直传播率从 4.3％上
升到 12.7％。这种具有高垂直传播率的病毒株的基
因组图谱也不同于出发病毒。理论上讲，因为宿主

存活率和繁殖力的增加将使寄生物受益，所以为了

垂直传播病毒往往会选择毒力较低的变异株。例

如，具有高垂直传播率的 AcMNPV 对草地贪夜蛾
的 1龄幼虫具有较低的毒力。插入蝎子毒素而毒力
增加的重组 AcMNPV 明显地降低了其垂直传播率
[42]。表达蝎子毒素的 HaSNPV在棉铃虫中的垂直传
播率也同样显著低于野生型病毒[39]。 
潜伏性感染是杆状病毒垂直传播的一种特殊

形式。在潜伏感染过程中，病毒在宿主内以一种无

感染性、不复制的状态存在，不造成明显病变。但

是当宿主处于某种诱导条件下时，如密度过高、营

养不足、寄生物的浸染、其它病原物的感染、环境

的急剧变化等，病毒会开始复制，引起宿主发病。 
用PCR的方法可以从甘蓝夜蛾的一个实验室品

系的所有生活期检测到潜伏性NPV的存在，但随后
的反转录PCR结果表明在这一过程中有一些低水平
的病毒转录本存在。最近有报道表明，在印度谷螟

（Plodia interpunctella）中检测到GV的一些基因甚
至有低水平的表达[43]。因此，在很多情况下，杆状

病毒在宿主昆虫中不是一种严格意义上的潜伏性

感染，而是一种持续性感染。 
4.3  自然流行病和数学模型 

杆状病毒流行病在农业、森林或园艺昆虫种

群中的不定期爆发对这些昆虫的种群动态具有重

大的影响。病毒流行病的爆发需要在特定的生态

环境中同时存在一定数量的病原体和敏感的宿主

昆虫。对加拿大41种自然爆发的鳞翅目森林害虫
或叶蜂的调查表明，只有9种昆虫种群的下降与
NPV的感染有关[44]。对于那些自然病毒流行病很

罕见的森林害虫种群，引入病毒进行防治效果往

往并不好，如用 NPV制剂对西方云杉毛虫
（Choristoneura occidentalis）进行喷雾，可以引
起50％的死亡率和一定量的垂直传播，但病毒的
引入并不足以控制害虫的爆发[45]。而对于一些在

种群动态与病毒感染相关的森林害虫，用病毒进

行防治则相对容易成功。如用病毒喷雾处理黄杉

毒蛾（Orgyia pseudotsugata）种群，能够成功导
致病毒流行病并控制害虫种群。 

有关昆虫种群动态的长期变化与病毒流行病

的关系的实验报道还比较少[46]。大量的计算机模

型已经用于昆虫－昆虫病原物长期动态关系的研

究。这些模型是在 Anderson和May 1980年提出的
模型的基础上在某些方面进行了改进，如非线性

传播, 种群密度依赖性, 宿主种群的年龄结构，宿
主不连续的世代和季节性繁殖[47], 亚致死感染[48]

以及结合宿主寄生性天敌模型等[49]。这些分析型模

型适合于一些稳定的昆虫种群病毒流行病爆发周

期的研究。最近，一些基于进程的数字型模型用于

定量研究病毒－宿主昆虫－寄主植物生态系统的

复杂关系。这些模型用积分的方法计算系统中的多

种事件，然后对这些定量化的信息进行综合，因而

可以用于帮助解决应用病毒防治害虫过程中的实

际问题，如施药时间、使用剂量以及使用频次等。

这类模型已经成功用于评价野生型及重组型杆状

病毒在温室防治甜菜夜蛾的效果[50,51]以及野生型

和重组型 HaSNPV在不同应用方案、使用剂量以及
光保护剂等条件下对棉铃虫的防治效果以及它们

在环境中的行为等[31]。 

5  展望 
杆状病毒生态学的研究为了解昆虫与病原物

相互作用提供了大量的信息，这些信息包括从基

因水平到种群水平。现今迅速发展的分子生物学

技术，如生物芯片、基因组学等，为研究杆状病

毒的多样性、宿主范围、病毒与宿主相互作用机

制以及潜伏性感染的分子机制提供了基础，也为

用遗传改良的方法克服杆状病毒的一些固有缺点

提供了可能。 
作为化学农药的替代品，杆状病毒要在更大的

规模得到应用，必须解决如下几个方面的问题：1、
提高病毒活性和作用速度；2、提高在苛刻环境（如
高温、干旱、高辐射等）条件下的可应用性；3、
提高生产效率和降低生产成本；4、提供药效持久、
使用方便的新剂型；5、深入了解病毒在害虫-作物
系统的适应性，充分发挥病毒可持续控制害虫的作

用；6、充分发挥病毒杀虫剂在环境友好方面的优
越性，并为使用者和公众普遍接受。 

要达到这些目的，必须对杆状病毒的生态学和

分子生态学规律进行更深入的研究。虽然杆状病毒

存在的一些缺陷可以利用基因工程的方法解决，但

遗传改良的病毒杀虫剂在得到大规模应用之前，必

须进行全面而系统的环境安全性评价。 
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