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摘要：农药广泛且长期持续性用于农业生产中，而农药利用率仅有40%左右，60%进入水土环境中，
造成农药污染问题。溴氰虫酰胺作为广泛使用的双酰胺类杀虫剂，对土壤非靶标生物具有潜在风
险。 为研究溴氰虫酰胺对土壤环境生物的影响，本研究选取赤子爱胜蚓为模式生物，通过转录组学
的方法，研究0.1、10、100 mg/kg干土溴氰虫酰胺对赤子爱胜蚓的生态毒性。研究发现，随着溴氰虫
酰胺的浓度增加，其差异基因数目增多；GO富集分析和KEGG富集分析发现，富集的通路也在增
加，溴氰虫酰胺对蚯蚓的转录水平影响增大。 在GO富集分析的三大分支中，溴氰虫酰胺主要影响
了55个二级功能条目；在KEGG富集分析中，溴氰虫酰胺主要影响6条一级代谢通路。高浓度处理
100 mg/kg干土的溴氰虫酰胺主要引起蚯蚓的抗氧化应激反应，进而影响蚯蚓的糖类和脂质的合成
和代谢相关基因表达，最终影响消化系统、循环系统和内分泌系统的相关基因的表达。本研究通过
转录组学了解了溴氰虫酰胺对蚯蚓的分子毒理学，为溴氰虫酰胺毒理学研究提供参考。
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Abstract: Pesticides are widely used in agricultural production, and the pollution of pesticides are becoming more and

more serious for a long time, but the utilization rate of pesticide is only about 40%, 60% pesticides into the soil and water

environment, resulting in the problem of pesticide pollution gradually serious. Cyantraniliprole is a widely used diamide

insecticide with potential risk to soil non-target organisms. In order to study the effects of cyantraniliprole on soil

environment organisms, we selected the earthworm (Eisenia fetida) as the model organism, and studied the ecotoxicity of

cyantraniliprole with different concentrations to earthworm by transcriptomics method. It was found that the number of

differentially expressed genes increased with the increase of the concentration of cyantraniliprole, and the enriched

pathways also increased through GO enrichment analysis and KEGG enrichment analysis, indicating that the effect of

cyantraniliprole on the transcription level of earthworm increased. The results showed cyantraniliprole mainly affected 55
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secondary functional items in the three branches of GO enrichment analysis. In KEGG enrichment analysis, cyantraniliprole

mainly affected 6 primary metabolic pathways. In general, the high concentration 100 mg/kg soil of cyantraniliprole

treatment mainly caused the antioxidant stress reaction of earthworms, affected the expression of related genes in the

synthesis and metabolism of sugars and lipids, and finally affected the expression of related genes in the digestive system,

circulatory system and endocrine system in earthworms. In this study, the molecular toxicology of cyantraniliprole to

earthworms was studied through transcriptome, which provided a reference for the toxicology research of cyantraniliprole.

Key words: cyantraniliprole; transcriptome; earthworm; environment;GOenrichment analysis;KEGGenrichment analysis

在现代农业生产中，农药被广泛应用于防治病
虫草害[1]，溴氰虫酰胺作为第二代双酰胺类杀虫剂，
已得到广泛应用。溴氰虫酰胺具有触杀和内吸作
用，当接触害虫并被虫体吸收后，激活靶标昆虫的
鱼尼丁受体（RyRs），造成昆虫细胞内外钙离子浓度
平衡破坏，最后肌肉过度收缩导致昆虫死亡[2-3]。目前
关于溴氰虫酰胺的主要研究集中于对靶标害虫的
防治。研究表明，溴氰虫酰胺可以很好地防治鳞翅
目[4]、半翅目[5]和缨翅目[6-7]害虫。通常，溴氰虫酰胺
在蔬菜和果树上可直接喷雾使用或者灌根防治害
虫[8-10]，在玉米田中可以直接进行种子处理和土壤混
施等方式来防治小地老虎和双委夜蛾[11-12]，先正达于
2020年首次登记溴氰虫酰胺种子处理悬浮剂，用来
防治玉米田小地老虎。这些防治方法都是利用了
其优良的内吸活性，来达到防治害虫的效果。随着
使用时间的延长，农药的弊端也逐渐暴露出来，农
药对土壤环境、水环境的污染逐渐受到人们的关
注 [13-14]。溴氰虫酰胺的长期使用，在土壤中发生富
集，也必然会对土壤环境带来问题。
蚯蚓广泛分布于土壤中，占土壤动物生物量的

60%～80%，是控制陆地生态系统物质和能量循环
的重要组成部分[15-16]。蚯蚓因为具有对环境污染物
敏感，体积较大，常见，易于繁殖等特点，常作为监
测土壤污染的指示生物，特别是用于确定土壤中污
染物的生态毒理学[17-18]。

随着分子生物学的发展，一些现代化的手段应
用于蚯蚓的生态毒理学研究，如转录组学、基因组
学、蛋白组学、代谢组学等[19-21]。通过现代分子生物
学手段研究对蚯蚓微观指标的影响成为目前生态
毒理学研究的热点，通过转录组学可以研究污染物
对生物的转录水平的影响，从而探究其分子机理。

目前溴氰虫酰胺对环境生物的影响研究较少，
主要集中于急性毒性和生理生化水平的亚慢性毒
性研究，而在转录组学水平上的研究尚未报道。本
研究的主要目的是研究溴氰虫酰胺对于土壤生物

蚯蚓的生态毒性，基于本研究前期溴氰虫酰胺对蚯
蚓的基础生理生化指标的研究结果，进一步通过转
录组学的方式研究溴氰虫酰胺对蚯蚓转录水平的
影响，及其对蚯蚓使用的分子机理，同时评价溴氰
虫酰胺对于土壤环境的影响，为溴氰虫酰胺的合理
使用提供理论基础。

1 材料与方法

1.1 试剂与仪器
94%溴氰虫酰胺原药，上海杜邦农化有限公司；

TRIzol试剂，上海生工生物技术有限公司；RNANano
6000检测试剂盒，安捷伦科技（中国）有限公司。
QuantStudio 5荧光定量 PCR仪，美国ABI公司；
BIO-BEST140E紫外凝胶成像仪，美国SIM公司；
MyCyclerTM Thermal Cycler梯度PCR基因扩增仪，美
国Bio-rad公司；NanoDrop One分光光度计，赛默飞
世尔科技中国有限公司。
1.2 赤子爱胜蚓
赤子爱胜蚓（Eisenia fetida）购于江苏省句容市

王军蚯蚓养殖场。在天然的土壤中，20±1℃下驯养
2 w后使其适应人工养殖环境。试验前，取环带明显
且大小较一致，重量在300～500 mg的健康成蚓，用
0.9%的生理盐水将蚯蚓体表洗净，放置在培养皿
中，皿内铺有去离子水湿润的滤纸。20±1℃下放置
一夜，目的是清除蚯蚓肠道内的杂质等[22]，保证试验
过程中蚯蚓的死亡率不超过1%。
1.3 试验土壤
蚯蚓的试验土壤采用OECD土[23]。高岭土和苔

藓泥炭土均购于普天试剂公司。

成分 含量/%
高岭土 20
苔藓泥炭土 10
工业石英砂（粒径0.1～0.3 cm） 70

表 1 OECD 土配方

注：加入一定量的 CaCO3，调节人工土的pH为 6.0±0.5。每个处
理所含土壤的总重量为 500 g。
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1.4 试验方法
1.4.1 蚯蚓染毒
溴氰虫酰胺在土壤中的初始残留浓度为0.40～

3.6 mg/kg，半衰期为9.2～20.8 d[14,24]，根据我们先前
的研究结果[25-26]，转录组试验设计溴氰虫酰胺浓度
为0.1、10 mg/kg干土和100 mg/kg干土，以丙酮处理
为对照组，后面的转录组分析0.1 mg/kg干土处理组
编号为Cya.L，10 mg/kg干土处理组编号为Cya.M，
100 mg/kg干土处理组编号为Cya.H，丙酮对照组编
号为CK。
称取0.212 8 g溴氰虫酰胺原药用丙酮溶解于

100 mL的容量瓶中配制成2 000 mg/L的母液，然后
将母液稀释为系列浓度。在50 g的人工土中加入适
量的药液配制成所需要浓度的土壤[23]，对照组加入
25 mL丙酮，搅拌均匀，放于通风处使丙酮挥发干
净，再和450 g人工土混合均匀。加入一定量的无菌
去离子水，使土壤含水量达到土壤质量的40%，放在
1 L的烧杯中。

从低浓度到高浓度依次进行染毒，每个处理3
个重复。每个烧杯放入15条经过清洗大小一致的
蚯蚓，每周于土壤表面加入定量的牛粪和水，用皮筋
将保鲜膜封住烧杯口并扎孔保持空气的流通[27]。放
在生化培养箱，温度为20±1℃，L//D=12 h∶12 h[22]。
于染毒后14 d取样，样品用液氮及时冷冻，并放入
-80℃冰箱冻存待检测。

1.4.2 蚯蚓转录组学检测与分析
用TRIzol试剂按照说明书提取蚯蚓样品中的总

RNA。RNA的完整性通过Agilent Bioanalyzer 2100系
统（Agilent Technologies, CA, US）的RNA Nano 6000
检测试剂盒检测。RNA的纯度和浓度由NanoDrop
One分光光度计测定 （Thermo Fisher Scientific,
Wilmington, DE）。样品经过检测合格之后，由南京
集思慧远生物科技有限公司进行转录组测试。本试
验参考基因组信息详见网址 https://bigd.big.ac.
cn/search/?dbId=gwh&q=GWHACBE00000000。对差
异表达基因在7个数据库（Swiss-Prot，GO，KEGG，
COG，KOG，Pfam，NR）进行比对。
采用 DESeq2软件进行差异筛选，将 Fold

Change≥2且FDR＜0 . 05作为筛选标准。使用R
（v3.6.2）ggplot2程序包绘制差异基因火山图，使用R
（v3.6.2）pheatmap绘制基因表达聚类热图。利用
clusterProfiler R软件包实现差异表达基因（DEGs）
的基因本体（GO）富集分析，使用Kobas软件检测[28]

KEGG通路中差异表达基因的富集。
1.4.3 荧光定量PCR
通过RT-qPCR技术对转录组数据准确性进行

验证，选择10个与差异显著相关的基因进行荧光定
量表达分析，基因及其引物序列设计列表见表2。反
应体系见表3、4。每处理3次生物学重复，每个重复3
次技术重复，采用2-ΔΔCT法进行数据分析计算。

基因序号 基因功能 引物序列

evm.TU.Chr02.2134 Glutathione S-transferase
F-GCAATGGGGCTCTTCTGGACAAG
R-TAGCATTCGGTAACAGGGCGTTTG

evm.TU.Chr05.2210 Serine protease inhibitor dipetalogastin (Fragment)
F-AAGAGATGTGCCATTGATGAACTG
R-ATTCGTTGATGTAAGTGCGTCTG

evm.TU.Chr11.1027 Heat shock 70 kDa protein
F-GAACATCCTCCGCATCATCAAC
R-GTTTCTCTCACCGCCAACATTC

evm.TU.Chr09.1717 Dauer larva development regulatory growth factor
F-TCCAGATCATAGCATCCGACTTC
R-GACGGTTCAGCGATTGGTTTAG

evm.TU.Chr05.895 Laminin-like protein epi-1
F-GGAAGCACGAACTGGAACATTAG
R-TGTGGTGATACGAACTGTCTCTG

evm.TU.Chr07.1701 Transmembrane cell adhesion receptor mua-3
F-ACAGACGATTACCGAGGCAAG
R-GAGAGGTTGGAGGCGATGATC

MSTRG.43384 Probable cytochrome P450 519E1
F-ATATCCTCCTGCGTTGCCTTC
R-GTCTGCGAAGTACCGATGAATAC

evm.TU.Chr01.306 Cytochrome P450 18a1
F-CAGGCTTTCAGTTCTTGGTTCTC
R-AAGTCGGTTCTGGTTCTGCTC

evm.TU.Chr04.1250 Cytochrome P450 18a1
F-CTTGGTGCTTAACGGATACGATAC
R-GATGCCTCTTTGCTCTCTGTTG

evm.TU.Chr11.1424 Ca2＋/calmodulin-responsive adenylate cyclase
F-CGAGAGGACGACGACCAATC
R-ACGATGTCAGCGAAGAGGATG

表 2 用于实时荧光定量 PCR 的蚯蚓基因引物序列设计
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2 结果与分析

2.1 RNA质量检验
所有用于转录组的RNA质量检测如图1所示，

通过电泳条带可以看出18SRNA条带清晰无拖尾，

由于大多数的无脊椎生物中 28SRNA有一个
“hidden break”的结构[29]，恰好位于28S的中央导致
电泳时与18S重合。通过Nanodrop定性定量分析，各
个处理的OD260/280值均在1.8～2.2之间，检测结果均
为A，说明RNA的纯度和完整性较好，RNA浓度均大
于400 ng/μL。则12个样品的RNA质量合格，符合建
库的要求。

2.2 差异表达基因筛选与分析
图2可以快速准确地比较出1、10 mg/kg干土溴

氰虫酰胺处理的蚯蚓与CK的差异基因数目。图中一
个点代表一个基因，其中点偏离横坐标的0点越远，
说明该点对应的基因的表达量与CK差异越大；点的
纵坐标越大，说明该点代表的基因在样本间差异表
达越显著。因此试验中应尽量选择偏离横坐标原点且
纵坐标值大的点所代表的基因作为功能验证基因。

试剂 使用量/μL

SB Green Premix Ex Taq II（Tli RNaseH Plus）（2×） 12.5

Forward Primer（10 μmol/L） 1

Reverse Primer（10 μmol/L） 1

ROX Reference Dye（50×） 0.5

cDNA 2

ddH2O 8

Total 25

步骤 温度/℃ 时间/s

预变性 95 30

变性 95

退火/延伸 60

溶解曲线

95 15

60 60

95 1

50 30

5
40个循环

30

表 3 实时荧光定量 PCR 反应体系配制

表 4 实时荧光定量 PCR 反应条件

图 1 RNA 提取电泳结果

图 2 1 mg/kg干土（A）、10 mg/kg干土（B）和 100 mg/kg干土（C）溴氰虫酰胺处理 14 d 后蚯蚓差异表达基因（DGEs）的
数量火山图及差异基因韦恩图（D）
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图 3 CK vs Cya.L（A）、CK vs Cya.M（B）、CK vs Cya.H（C）差异表达基因聚类图

我们可以发现1 mg/kg干土的处理在第14 d时
与CK相比，显著差异基因有960个，其中上调表达
438个，下调表达522个（图2A）。10 mg/kg干土的处理
在第14 d时与CK相比，筛选出显著差异基因1 212
个，其中上调表达632个，下调表达580个（图2B）。
100 mg/kg干土处理在第14 d时与CK相比，筛选出显
著差异基因1 081个，其中上调表达608个，下调表达
473个（图2C），同时从1 mg/kg干土到10 mg/kg干土
差异基因显著增多，10 mg/kg干土到100 mg/kg干土
差异基因有所下降。由图2D中的韦恩图可知，蚯
蚓在 3个处理组中共有 3 253条差异表达基因

（differentially expressed gene，DEG），不同差异表达
基因集中的 DEG有重叠，其中93个基因在不同处理
组间均呈现出差异表达。
对差异表达的基因进行聚类分析（图3），其中

横坐标表示不同样品对应的基因。颜色不同表示
基因在样品中的表达量水平不同。2个处理间所有
差异表达基因共聚类成6组，组内基因的表达水平
基本相似。通过结果我们可以看出CK vs Cya.L（图
3A）中聚类结果将CK和Cya.L很好地分开，每个处
理的3个重复聚类到一起，说明重复性良好。同样
CK vs Cya.M、CK vs Cya.H也是如此。

2.3 差异表达基因功能富集分析
2.3.1 差异基因注释结果
对筛选的差异基因与7个数据库进行比对分

析，得出在各个基因库中注释的基因数量如表5所
示。可以看出CK vs Cya.L在7个数据库中比对注释
的基因数为586个，其中在GO注释基因数为288个，
KEGG数据库注释基因数为65个，COG数据库注释

基因数86个；CK vs Cya.M在7个数据库中比对的注
释基因数为760个，其中在GO注释基因数为438个，
KEGG数据库注释基因数为125个，COG数据库注释
基因数为114个；CK vs Cya.H在7个数据库中比对的
注释基因数为669个，其中在GO注释基因数为413
个，KEGG数据库注释基因数为111个，COG数据库
注释基因数为113个。
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组别
注释基因数/个

总注释 Swiss-Prot GO KEGG COG KOG Pfam NR

CK vs Cya.L 586 346 288 65 86 239 341 572

CK vs Cya.M 760 493 438 125 114 346 467 745

CK vs Cya.H 669 460 413 111 113 314 466 649

表 5 注释的差异表达基因数量统计表

图 4 CK vs Cya.L（A）、CK vs Cya.M（B）、CK vs Cya.H（C）的差异表达基因 GO 注释分类统计图

2.3.2 差异基因GO富集分析
共有25 709条Unigene被成功注释到三大类的

55个二级功能条目中。3个处理在细胞组分共富集
了19个功能条目，在分子功能共富集了13个功能条
目，在生物学过程共富集了23个功能条目。细胞组
分上1、10、100 mg/kg干土处理与CK相比，胞外区、
细胞、膜部分、突触部分、细胞组分等二级分类的功

能条目显著增加。分子功能上1、10、100 mg/kg干土
与CK相比，酶的催化活性、分子功能调节转录调
节活性等二级分类的功能条目显著增加。在生物学
过程上，1、10、100 mg/kg干土处理与CK处理相比，
繁殖、细胞进程、繁殖过程、发育过程、生长、刺激
反应、生物调节、解毒等二级分类的功能条目显著
增加。
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图 5 CK vs Cya.L（A）、CK vs Cya.M（B）、CK vs Cya.H（C）的
差异表达基因 KEGG 分类图

2.3.3 差异基因KEGG富集分析
在图5中，3个浓度的处理与CK之间的差异基因

富集的KEGG一级代谢通路均为细胞进程、遗传信
息处理、人类疾病、环境信息处理、代谢作用、有机
系统六大通路。在细胞进程一级代谢通路中，各个
处理的差异基因主要富集于细胞的生长与死亡、真
核生物的细胞群落、运输和分解代谢3个二级代谢
通路中，同时高浓度（10、100 mg/kg干土）的处理在
细胞进程代谢通路富集的差异基因显著高于低浓
度（1 mg/kg干土）的处理。在环境信息处理一级代谢
通路中，低浓度（1 mg/kg干土）的处理的差异基因主
要集中于信号转导、信号分子的相互作用二级代谢
通路。高浓度（10、100 mg/kg干土）处理相比于低浓
度又增加了膜信号二级代谢通路，同时在其他2个
二级代谢通路富集的差异基因也显著增加。在遗传
信息处理的一级代谢通路中，各个处理的差异基因
主要富集于折叠、分类和降解，高浓度（10、100
mg/kg干土）处理均有差异基因在翻译二级代谢通
路富集。在新陈代谢一级代谢通路中，低浓度（1
mg/kg干土）处理的差异基因在糖代谢二级通路富集
最多，在其他6条二级通路富集差异基因较少。在高
浓度（10、100 mg/kg干土）处理中，在脂质代谢二级
通路富集的差异基因最多，100 mg/kg干土的处理组
在糖代谢二级通路中与低浓度处理相比，富集的
差异基因显著增多。同时高浓度处理组中差异的二
级通路也比低浓度处理增多。在有机系统一级代谢
通路中，低浓度的处理差异基因主要富集在内分泌
系统和免疫系统。在高浓度的处理中差异基因显
著增多，同时富集的二级通路也显著增加。主要表现
在原有的二级通路富集基因数增加，同时增加了在
循环系统、环境适应、消化系统等二级通路的富集
基因。
2.3.4 RT-qPCR对关键基因的验证
分别选取了 10个差异显著的基因进行了

RT-qPCR验证，通过计算出相对表达量与CK的相
对表达量倍数得出图6。可以看出经过RT-qPCR后的
结果与转录组学的结果基本一致。结果显示控制谷
胱甘肽S-转移酶基因evm.TU.Chr02.2134表达下调，
控制热激蛋白70基因evm.TU.Chr11.1027上调，控
制细胞色素P450 18 a1基因evm.TU.Chr01.306和
evm.TU.Chr04.1250均下调。控制钙调蛋白-腺苷
酸环化酶反应的基因evm.TU.Chr11.1424下调。控制
调节幼虫生长发育的基因evm.TU.Chr09.1717下调，
证明本次转录组测序结果可靠性较高。

84- -



2023 年 6 月

图 6 RT-qPCR 对关键基因的转录水平验证

3 讨论与结论

基于Illumina HiSeq测序技术探究溴氰虫酰胺
对赤子爱胜蚓转录水平的影响。通过差异基因的韦
恩图和火山图可以看出，溴氰虫酰胺1、10 mg/kg干
土和100 mg/kg干土处理与CK相比，差异基因显著
增加，这表明溴氰虫酰胺对蚯蚓转录水平产生显著
影响。Zhu等[20]研究土壤中的TiO2纳米粒子对蚯蚓的
影响也是如此，从5 mg/kg到500 mg/kg与CK相比，
差异基因也显著增加。

GO数据库是2000年构建的一个结构化标准生
物学注释系统，目的是建立一个基因及其产物适用
于各个物种的知识标准词汇体系[30]。GO注释系统是
一个有向无环图，其中包括3个主要分支，分别为生
物学过程、细胞组分和分子功能[31]。通过GO富集分
析可以看出，暴露于溴氰虫酰胺后，蚯蚓在细胞组
分上与神经信号传导的相关二级分类条目增加，这
可能与溴氰虫酰胺作用于鱼尼丁受体，导致细胞内
外钙离子的变化有关。在分子功能的二级条目的基
因富集说明蚯蚓暴露于溴氰虫酰胺后，蚯蚓体内
的各种抗氧化酶及其他酶的活性会发生变化，同时
蚯蚓体内开始对于溴氰虫酰胺的毒性做出反应调
节，因此差异基因富集于酶的催化活性、分子功能
调节和转录调节活性上。同时我们之前的研究也表
明溴氰虫酰胺能够导致蚯蚓体内抗氧化酶活性的
改变[25]。但是蚯蚓暴露于溴氰虫酰胺后差异基因最
多的还是富集于生物学过程上，可以看出随着浓度
的增加，溴氰虫酰胺对蚯蚓的繁殖、生长的生物学
过程的影响也在加强。刺激反应、生物调节、解毒二
级功能条目主要是对外界的刺激条件做出反应，同
时进行自身的调节作用和对污染物的解毒作用。随
着浓度的增加，这些二级功能条目的富集基因增
加，说明蚯蚓对于溴氰虫酰胺的毒性应激反应增加。
Liu等[32]研究氯虫苯甲酰胺对于蚯蚓生长繁殖的影

响，试验结果表明，随着浓度的增加，蚯蚓的体重降
低，繁殖量减少。同时也有研究表明蚯蚓暴露于污染
物后体内的抗氧化酶活性、解毒酶活性、抗逆基因
以及生殖基因等相关基因的表达量发生改变[33-35]。
作为有关Pathway的主要公共数据库[36]，KEGG

主要提供代谢途径的查询，其中包括碳水化合物、
核苷、氨基酸等代谢途径及有机物的生物降解途
径，而且对催化各步反应的酶进行了全面的注解。
KEGG是对生物体内代谢分析和代谢网络研究的有
效工具。通过KEGG差异基因富集分析可以看出，低
浓度的溴氰虫酰胺处理下主要影响环境信息处理
和代谢途径一级代谢通路，差异基因主要富集于这
2个通路。而高浓度处理下，则影响环境信息处理、
代谢途径和有机系统一级代谢通路，同时富集的差
异基因显著增多，差异基因富集到的二级通路也显
著增加。这可能是溴氰虫酰胺浓度增加对蚯蚓的影
响增大引起的。在代谢途径一级通路中，低浓度的
溴氰虫酰胺影响蚯蚓的差异基因主要富集于糖代
谢途径，而在高浓度处理下差异基因还更多的富集
于脂质代谢途径。这可能是溴氰虫酰胺浓度的增高
不仅对于糖代谢途径影响加大，同时也开始影响脂
质代谢途径。内分泌系统和免疫系统是机体内起主
导作用的调节系统，它们密切联系，互相配合，维持
内环境相对稳定[37]。当随着浓度的升高，溴氰虫酰胺
开始影响蚯蚓的消化系统和循环系统。我们认为溴
氰虫酰胺可能首先导致蚯蚓的内分泌系统和免疫
系统相关基因发生改变，然后导致内环境的紊乱，
影响了蚯蚓的各种代谢途径，最终导致循环系统和
消化系统的相关基因表达发生改变。陈婷[38]研究重
金属铅对蚯蚓的生态毒性表明，铅能够导致蚯蚓能
量代谢、氨基酸代谢等代谢途径失衡。
通过转录组学结果我们可以看出，低浓度的溴

氰虫酰胺对于蚯蚓的转录水平影响较小，影响的代
谢通路较少。随着浓度的升高，溴氰虫酰胺对蚯蚓
影响的差异基因增多，差异基因富集的代谢通路在
增加，说明溴氰虫酰胺对蚯蚓转录水平影响增大，
可能对蚯蚓的毒性增大。
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