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谷胱甘肽犛转移酶基因在犅型烟粉虱寄主

转换中的差异比较
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摘要　烟粉虱是一种世界性的重大农业害虫，其寄主范围十分广泛，对农作物危害严重。为研究ＧＳＴ基因家族在

Ｂ型烟粉虱寄主转换中的响应机制，本文首先通过分析Ｂ型烟粉虱寄主转换后，２３个ＧＳＴ基因表达量的变化，然后

利用转录组数据、ＰＣＲ、克隆、测序得到犌犛犜７基因全长，最后对犌犛犜７基因进行生物信息学分析。结果表明：烟粉

虱犌犛犜７和犌犛犜１３在辣椒寄主上的表达量与在原始寄主棉花上有显著差异，且犌犛犜７表达量上升了２．３１倍；生物

信息学分析结果显示犌犛犜７基因的开放阅读框全长６５７ｂｐ，编码２１９个氨基酸，没有信号肽，没有跨膜结构，理论等

电点ｐＩ为４．８１，其分子量为２５．０７ｋＤ，系统发育树分析表明犌犛犜７基因属于Ｄｅｌｔａ亚家族。本研究发现犌犛犜７基

因在烟粉虱适应不适寄主植物中起到一定作用，为将来ＲＮＡｉ研究犌犛犜７基因的功能奠定了基础。
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　　烟粉虱犅犲犿犻狊犪狋犪犫犪犮犻（Ｇｅｎｎａｄｉｕｓ）属于半翅

目，粉虱科，小粉虱属，是一种世界性的农业害虫，对

农业生产造成了巨大的损失［１］。烟粉虱主要是通过

刺吸寄主植物韧皮部、分泌蜜露、传播植物型病毒对

农作物造成危害［２３］。烟粉虱是一个复合种，现在已

经报道的至少有３６个隐种，而且其寄主范围非常广

泛，可以取食９００多种植物
［４７］。ＭｉｄｄｌｅＥａｓｔＡｓｉａ

Ｍｉｎｏｒ１（Ｂ型）和 Ｍｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａｎ（Ｑ型）是入侵性最

强和危害农作物最严重的２个烟粉虱隐种。２０世

纪９０年代末，Ｂ型烟粉虱在我国被发现，并成为危
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害我国很多经济作物的主要害虫［８１０］。烟粉虱在不

同寄主植物上适合度差异很大，很可能与烟粉虱对

不同植物的次生代谢产物的耐受性有关，很多研究

是从昆虫三大解毒酶（Ｐ４５０、ＧＳＴ、ＣＣＥ）的生化和分

子响应为切入点而开展工作［１１１３］。如２００８年，安志

兰测定了Ｂ型烟粉虱（羧酸酯酶、乙酰胆碱酯酶和谷

胱甘肽犛转移酶）在棉花、一品红、茄子和番茄４种

寄主植物上的酶活力，结果表明Ｂ型烟粉虱茄子种

群谷胱甘肽犛转移酶活性最高
［１４］；２００９年，宋月芹

通过离体酶活性测定表明甜菜夜蛾取食寄主植物后，

体内磷酸酯酶、谷胱甘肽犛转移酶和乙酰胆碱酯酶活

性均发生变化［１５］；２０１４年，ＭｏｈａｍｍｅｄＳｈａｂａｂ报道

犌犛犜１６参与了植物生长素的解毒
［１６］。然而，目前还

没有通过荧光定量ＰＣＲ的方法分析烟粉虱在寄主转

换中ＧＳＴ基因ｍＲＮＡ表达量的变化报道。

谷胱甘肽犛转移酶（ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅ犛ｔｒａｎｓｆｅｒａ

ｓｅｓ，ＧＳＴｓ）是一种多功能氧化酶，通过三肽谷胱甘

肽（ｔｒｉｐｅｐｔｉｄｅｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅ，ＧＳＨ）与底物相结合，增

加产物的溶解性，从而更好地排出体外，降低有毒物

质对生物体产生的影响［１７１８］。Ｂ型烟粉虱能在甘蓝

上很好地生长，而辣椒是一种不适宜的寄主［１９］。对

于这种现象，ＧＳＴｓ是否在其中起到关键作用还未

见报道。本文通过分析Ｂ型烟粉虱在３种不同寄主

（棉花、辣椒、甘蓝）上２３个ＧＳＴｓ基因表达量差异，

进一步通过生物信息学方法和原核表达的方法来确

定是否犌犛犜７在Ｂ型烟粉虱寄主适应性中起到了一

定的作用，为以后进一步研究ＧＳＴｓ与烟粉虱寄主

适应性提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料

Ｂ型烟粉虱为２００４年采自中国农业科学院蔬

菜花卉研究所北圃场基地的甘蓝（‘京丰１号’）上，

后转移到棉花（‘中棉４９’）上长期饲养，室内连续饲

养超过１５０代，期间从未接触过任何化学农药，烟粉

虱在Ｌ∥Ｄ＝１４ｈ∥１０ｈ光周期、温度为２４～２６℃、

相对湿度５０％～７０％的条件下继代饲养；每２～３

个月检测一次，看是否被其他烟粉虱污染。试验中

用到的寄主植物棉花（‘中棉４９’）、甘蓝、辣椒（‘中

椒４’）单独种在１２ｃｍ的营养钵里面，选择大小基

本一致（高３０ｃｍ）的植株进行试验。

１．２　主要试剂

Ｔｒｉｚｏｌ试剂（ＴｒｉｚｏｌＲｅａｇｅｎｔ，北京生化科技有

限公司）；ＤＮＡ胶回收试剂盒（ＧｅｌＥｘｔｒａｃｔｉｏｎＫｉｔ

北京全式金生物技术有限公司）；反转录试剂盒

（ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭ １ｓｔ ＳｔｒａｎｄｃＤＮＡ ＳｙｎｔｈｅｓｉｓＫｉｔ，

ＴａＫａＲａ）；犜犪狇Ｑ５酶（ＮｅｗＥｎｇｌａｎｄＢｉｏｌａｂｓ）；载体

Ｔ１（北京全式金生物技术有限公司）；感受态细胞

（北京全式金生物技术有限公司）；实时荧光定量

ＰＣＲ试剂（ＴｒａｎｓＳｔａｒｔＧｒｅｅｎＱｐｃｒＳｕｐｅｒｍｉｘＵＤＧ，

北京全式金生物技术有限公司）；ＳＤＳＰＡＧＥ（北京

康为世纪生物科技有限公司）。

１．３　犅型烟粉虱在３种不同寄主上转换

随机挑选大小相似的棉花、甘蓝、辣椒植株放在

无虫笼中（６０ｃｍ×６０ｃｍ×６０ｃｍ），一共９个无虫

笼，每个无虫笼里放一株植株，棉花、甘蓝、辣椒３种

寄主各３个重复；试验中Ｂ型烟粉虱都来源于棉花

虫源，每次从棉花上取１００头不分性别的烟粉虱成

虫放到一个无虫笼中，直到９个无虫笼都有烟粉虱，

释放烟粉虱时，让烟粉虱自然飞到寄主上，烟粉虱取

食４８ｈ后，收集试虫立即放入液氮中，－８０℃保存，

供后续ＲＮＡ提取。

１．４　烟粉虱总犚犖犃的提取、犮犇犖犃的合成以及荧

光定量犘犆犚

　　ＲＮＡ抽提采用Ｔｒｉｚｏｌ方法，首先将已经收集好

的试虫（每个重复大约７０头）放入匀浆器中再加入

１ｍＬＴｒｉｚｏｌ快速研磨，然后用氯仿去除蛋白质等杂

质，用７５％乙醇洗涤，最后用无ＲＮＡ酶的水进行溶

解。对提取的ＲＮＡ进行琼脂糖凝胶电泳，检测其

完整性，选取ＯＤ２６０／ＯＤ２８０值在２．０附近的ＲＮＡ用

ＤＮＡ酶（ＴａＫａＲａ，Ｊａｐａｎ）处理以去除包含的基因组

ＤＮＡ，再进行第一链和第二链ｃＤＮＡ的合成（Ｐｒｉｍｅ

ＳｃｒｉｐｔｆｉｒｓｔｓｔｒａｎｄｃＤＮＡｓｙｎｔｈｅｓｉｓｋｉｔ，ＴａＫａＲａ，Ｊａ

ｐａｎ），ｃＤＮＡ定量到１μｇ，于－２０℃保存备用。

荧光定量ＰＣＲ引物参照表１，荧光定量ＰＣＲ反

应体系是：１μＬｃＤＮＡ，１０μＬＴｒａｎｓＳｔａｒｔ
 Ｇｒｅｅｎ

ｑＰＣＲＳｕｐｅｒＭｉｘＵＤＧ （ＴｒａｎｓＧｅｎ，Ｃｈｉｎａ），引物

０．４μＬ，加超纯水至２０μＬ。ＲｅａｌｔｉｍｅＰＣＲ的反应

程序为９４℃预变性６００ｓ，接下来４０个循环９５℃变

性５ｓ，６０℃退火１５ｓ，７２℃延伸３４ｓ（收集荧光信

号）；无ＲＮＡ酶和无ｃＤＮＡ模板对照分别为了检验

试验中是否有基因组ＤＮＡ的污染和引物二聚体的

存在，以保证引物的扩增效率；相对定量的分析方法

采用２－△△犆ｔ
［２０］，选用犎犛犘９０和犚犘犔２９作为内参

基因［２１］。
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表１　荧光定量犘犆犚所用犌犛犜狊基因及引物信息

犜犪犫犾犲１　犌犲狀犲犪狀犱狆狉犻犿犲狉狅犳犌犛犜狊犳狅狉狉犲犪犾狋犻犿犲犘犆犚

基因

Ｇｅｎｅ

正向引物（５′３′）

Ｆｏｒｗａｒｄｐｒｉｍｅｒ（５′３′）

反向引物（５′３′）

Ｒｅｖｅｒｓｅｐｒｉｍｅｒ（５′３′）

大小／ｂｐ

Ｌｅｎｇｔｈ

基因登录号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｏ．

犌犛犜１ ＴＣＴＴＴＣＣＴＣＡＡＡＡＴＧＡＡＣＣＣＧＣＡ ＴＴＣＴＴＧＴＴＴＴＴＧＣＣＧＴＡＴＴＴＧＴＴＧＧ １１９ ＭＦ０３６０１５

犌犛犜２ ＧＧＣＡＡＧＧＡＡＧＡＣＴＣＴＣＡＡＴＡＣＣＣ ＡＧＴＣＡＣＣＧＡＡＣＣＧＣＴＧＧＴＡＧＡＧＴ １０３ ＭＦ０３６０１６

犌犛犜３ ＣＡＧＧＴＣＣＴＡＡＧＴＴＣＡＣＡＣＴＧＧＣＧ ＣＡＴＴＴＴＣＴＧＧＣＴＴＣＧＧＴＣＧＧＡ １２５ ＭＦ０３６０１７

犌犛犜４ ＡＡＧＧＣＣＡＣＧＡＴＧＡＧＧＴＧＡＡＡ ＴＣＡＣＧＡＧＴＧＣＡＡＣＡＴＣＡＧＣＴ １２３ ＭＦ０３６０１８

犌犛犜５ ＡＣＣＴＧＧＣＣＡＡＣＧＡＧＴＡＣＡＴＧ ＣＡＣＣＴＧＣＡＡＡＣＡＴＧＡＡＣＧＧＧ １５０ ＭＦ０３６０１９

犌犛犜６ ＧＧＴＧＧＡＣＣＡＡＧＣＡＣＴＧＧＡＴＴＴＴ ＡＧＡＴＴＴＡＧＡＣＡＣＴＴＴＴＴＧＧＡＡＣＣＧ １２４ ＭＦ０３６０２０

犌犛犜７ ＴＴＧＣＣＴＣＴＣＧＧＴＴＧＴＣＴＴＧＣＴ ＣＧＡＡＴＣＣＧＣＴＧＴＣＧＴＣＣＡＡＡＣ １４９ ＭＦ０３６０２１

犌犛犜８ ＡＧＣＡＧＧＧＡＴＧＡＣＣＴＴＣＡＣＧＡＴＡＧ ＴＣＴＣＴＧＣＴＴＴＧＡＴＴＡＡＡＣＣＡＣＣＴ １２３ ＭＦ０３６０２２

犌犛犜９ ＣＧＡＡＡＧＧＡＧＡＡＣＡＡＡＴＧＡＣＣＣＣ ＡＴＧＡＴＧＧＣＡＣＧＡＣＴＣＴＣＴＧＴＴＡＧＡ １０６ ＭＦ０３６０２３

犌犛犜１０ ＴＧＧＴＧＡＴＴＴＡＣＣＣＧＴＡＧＡＣＧＡＧＧＡ ＣＣＡＣＧＡＧＡＧＴＧＡＣＡＴＣＡＧＣＡＡＣＡ １３１ ＭＦ０３６０２４

犌犛犜１１ ＧＡＣＡＡＴＧＧＧＴＴＣＴＡＣＣＴＧＴＧＧＧＡ ＣＧＡＴＴＧＣＴＣＧＴＴＴＴＴＴＡＧＧＧＴＣＴ １０９ ＭＦ０３６０２５

犌犛犜１２ ＣＣＧＣＡＡＡＡＣＴＧＡＴＴＧＧＴＧＴＧＧ ＴＴＧＧＡＡＣＣＧＴＧＴＧＣＴＧＴＧＧＡＴＴ １０８ ＭＦ０３６０２６

犌犛犜１３ ＡＣＴＴＣＣＣＣＡＴＣＣＧＡＧＧＴＣＴＴＧ ＡＡＧＧＧＣＧＴＧＧＴＴＧＧＣＴＴＴＡＴＴ １２１ ＭＦ０３６０２７

犌犛犜１４ ＡＴＧＣＣＡＡＡＡＡＡＴＧＴＧＧＴＣＴＣＧＴ ＡＡＡＴＡＧＧＴＴＧＡＡＡＴＡＧＣＴＴＧＡＣＧＣ １０６ ＭＦ０３６０２８

犌犛犜１５ ＣＣＧＣＡＡＴＧＡＡＡＣＣＡＡＡＡＡＣＴＣＣ ＴＴＴＴＣＣＣＡＧＴＣＡＴＣＴＴＣＧＣＣＡＧ １３６ ＭＦ０３６０２９

犌犛犜１６ ＧＣＧＡＣＴＧＧＡＧＡＡＧＣＡＡＧＴＧＡＡＡＧ ＧＧＧＴＧＴＴＴＴＴＣＣＴＣＣＡＣＧＧＴＡＡＧ １３５ ＭＦ０３６０３０

犌犛犜１７ ＴＴＧＡＡＡＧＧＴＧＣＴＧＧＣＧＡＡＡＣＡ ＡＣＣＡＴＣＡＡＣＴＴＣＣＡＡＡＡＣＧＧＧ １４７ ＭＦ０３６０３１

犌犛犜１８ ＧＴＣＧＴＴＣＡＴＣＡＡＴＣＧＣＴＧＧＣ ＧＴＴＣＴＴＧＧＴＧＧＴＡＧＧＣＣＣＴＣ １４８ ＭＦ０３６０３２

犌犛犜１９ ＧＣＧＧＴＡＴＴＣＡＧＣＣＡＴＴＡＣＡＡＡＡＣＧ ＴＡＴＣＴＣＣＧＡＡＧＣＡＧＴＡＣＴＴＣＣＣＴＧ １５０ ＭＦ０３６０３５

犌犛犜２０ ＧＣＡＣＴＧＧＡＴＴＣＡＡＡＧＡＧＧＧＣＴ ＴＧＧＡＡＴＣＴＧＣＧＡＧＣＡＣＴＧＡＡＧ １３５ ＭＦ０３６０３３

犌犛犜２１ ＡＧＴＴＴＣＣＴＧＣＴＧＧＣＡＣＴＧＴＴＣＣＴ ＡＡＧＧＧＧＧＴＣＡＧＡＴＧＡＧＴＧＴＡＧＧＣ １２５ ＭＦ０３６０３４

犌犛犜２２ ＧＡＡＧＧＧＣＴＣＡＣＣＡＧＡＡＣＧＡＴ ＧＴＧＴＧＡＡＣＴＡＴＧＣＧＣＧＣＡＡＴ １３６ ＭＦ０３６０３６

犌犛犜２３ ＣＧＡＡＧＧＧＣＴＣＡＴＣＴＣＡＡＣＧＡ ＴＧＴＧＴＧＧＡＧＧＴＡＴＣＧＧＧＣＴＡ １３８ ＭＦ０３６０３７

犚犘犔２９ ＴＣＧＧＡＡＡＡＴＴＡＣＣＧＴＧＡＧ ＧＡＡＣＴＴＧＴＧＡＴＣＴＡＣＴＣＣＴＣＴＣＧＴＧ １４４

犎犛犘９０ ＡＴＣＧＣＣＡＡＡＴＣＴＧＧＡＡＣＴＡＡＡＧＣ ＧＴＧＴＴＴＴＧＡＧＡＣＧＡＣＴＧＴＧＡＣＧＧＴ １３５

１．５　基因的克隆与序列分析

采用上述合成的ｃＤＮＡ为模板，利用特异性引

物犌犛犜７Ｆ：ＡＴＧＧＡＴＴＴＧＴＡＣＴＡＣＴＡＴＣ和犌犛犜７Ｒ：

ＡＡＴＴＡＧＣＴＧＡＣＡＴＣＡＡＴＧＧＣＴＡＡ扩增犌犛犜７

的全长。反应体系为：ｃＤＮＡ模板１μＬ，５×ＰＣＲ

ｂｕｆｆｅｒ５μＬ，ｄＮＴＰ０．５μＬ上下游引物各１．２５μＬ，

Ｑ５ＤＮＡ聚合酶０．２５μＬ，然后超纯水补足２５μＬ，

ＰＣＲ扩增条件：９８℃预变性３０ｓ；９８℃１０ｓ，６０℃退

火２５ｓ，７２℃延伸３０ｓ，３５个循环；最后总延伸

２ｍｉｎ。扩增产物用１．５％的琼脂糖凝胶电泳检测，

然后胶回收目的片段，回收的扩增片段连接到Ｔ１载

体上（按照说明书操作）再转化到感受态大肠杆菌中，

经过蓝白斑与抗生素筛选，随机挑取多个白色菌落扩

大培养，选取ＰＣＲ鉴定呈阳性的克隆菌液送至北京

擎科生物技术有限公司进行测序分析。得到序列后，

利用ＤＮＡＭＡＮ６进行序列的比对，采用ＥｘＰＡｓｙＰｒｏ

ｔｅｍｉｃｓＳｅｒｖｅｒ（ｈｔｔｐ：∥ｃｎ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｔｏｏｌｓ／ｐｉ＿ｔｏｏｌ．

ｔｔｍｌ）预测蛋白质的理化性质。用ＳｉｇｎａｌＰ４．１软件

（ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／ＳｉｇｎａｌＰ／）进行

信号肽预测，跨膜结构域的预测利用ＴＭＨＭＮ２．０

（ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／ＴＭＨＭＭ２．

０／），采用 ＭＥＧＡ６．０软件邻接法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎ

ｉｎｇ）构建系统发育树，各分支均进行１０００次重复检

验，基因结构图通过ＢＬＡＳＴＮ比对Ｂ型烟粉虱基因

组（ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｗｈｉｔｅｆｌｙｇｅｎｏｍｉｃｓ．ｏｒｇ／ｃｇｉｂｉｎ／

ｂｔａ／ｉｎｄｅｘ．ｃｇｉ）。

１．６　数据分析

各个寄主处理间，ＧＳＴｓ基因ｍＲＮＡ表达量差

异采用单因素方差分析（ＡＮＯＶＡ），平均数的多重

比较采用图基检测（Ｔｕｋｅｙｔｅｓｔ），显著性水平犘＜

０．０５，数据处理软件为ＳＰＳＳ１９．０。

２　结果与分析

２．１　犌犛犜狊基因在各寄主上表达量的变化

荧光定量 ＰＣＲ 结果表明：犌犛犜７、犌犛犜１３、

犌犛犜１０和犌犛犜１８在辣椒、甘蓝寄主上的表达量相

对于棉花寄主有显著差异，其中犌犛犜７表达量上升

了２．３１倍，犌犛犜１３下降了６０％，犌犛犜１０和犌犛犜１８

分别下降了５５％和０．５３％，犌犛犜１４则升高了１．５２

倍（图１）。
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图１　２３个犌犛犜基因在３种寄主上的表达量差异

犉犻犵．１　犈狓狆狉犲狊狊犻狅狀犾犲狏犲犾狊狅犳２３犌犛犜犵犲狀犲狊犻狀狋犺狉犲犲犺狅狊狋狊

２．２　犅型烟粉虱犌犛犜７全长序列分析

犌犛犜７基因ＯＲＦ序列长６５７ｂｐ，编码２１９个氨

基酸（图２ａ、ｂ）；进一步通过生物信息学分析发现，

犌犛犜７没有信号肽，没有跨膜结构，理论等电点ｐＩ为

４．８１，其分子量为２５．０７ｋＤ；另外，通过比对Ｂ型烟

粉虱基因组序列，发现犌犛犜７基因在Ｓｃａｆｆｏｌｄ１４７

上，有５个外显子，４个内含子，内含子大小分别为：

１６９３、１１１９、１３２１、５５２ｂｐ（图２Ｃ）。

图２　犌犛犜７的序列分析

犉犻犵．２　犃狀犪犾狔狊犻狊狅犳犌犛犜７狊犲狇狌犲狀犮犲

２．３　烟粉虱犌犛犜７基因系统发育树分析

将犌犛犜７推导出来的氨基酸序列与ＮＣＢＩ已公

布的其他昆虫ＧＳＴ序列（果蝇、丽蝇蛹集金小蜂、豌

豆长管蚜、长红锥蝽）进行序列比对，然后用

ＭＥＧＥ６．０软件中的邻接法进行系统发育树构建，

结果表明，谷胱甘肽犛转移酶一共有６个亚家族

（Ｄｅｌｔａ、Ｅｐｓｉｌｏｎ、Ｔｈｅｔａ、Ｚｅｔａ、Ｏｍｅｇａ、Ｓｉｇｍａ），Ｂ型

烟粉虱犌犛犜７基因属于 Ｄｅｌｔａ亚家族，与 ＤｍＧ

ＳＴｄ１１、ＲｐＧＳＴｄ１和ＮｖＧＳＴｄ５聚为一支（图３）。

３　讨论

谷胱甘肽犛转移酶作为第二阶段解毒的关键

酶，在昆虫的生长发育中起着关键的解毒作用，包括

对外源物质、内源物质的解毒，以及保护自身自由基

的氧化作用［２２２４］。杂食性昆虫一般会利用自己的解

毒系统去适应广泛的寄主植物，尤其是代谢寄主植

物的次生代谢物质［２６］，且通过特异解毒酶系的改变

而与寄主植物相互适应协同进化［２７］。烟粉虱寄主

非常广泛，可取食９００多种植物
［２５］。为明确烟粉虱

谷胱甘肽犛转移酶基因家族在烟粉虱寄主适应中

尤其是寄主转换中的作用，本文通过研究Ｂ型烟粉

虱２３个谷胱甘肽犛转移酶基因表达量在３种寄主

中的变化差异，发现烟粉虱犌犛犜７和犌犛犜１３在辣椒

这种不适宜寄主上的表达量相对于在原始适宜寄主
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棉花上的表达量都有显著差异，且犌犛犜７表达量上升

了２．３１倍（图１），犌犛犜７的诱导表达可能表明犌犛犜７

基因在Ｂ型烟粉虱适应辣椒这种不适宜的寄主过程

中会起到一定的作用。一般认为，当昆虫遇到新的植

物次生代谢物质时，昆虫体内的解毒酶活性会增加以

适应不利的环境条件。２０１１年，周奋启等通过酶活力

的测定表明，取食黄瓜的与取食苘麻、番茄、茄子的Ｂ

型烟粉虱种群，其谷胱甘肽犛转移酶（ＧＳＴｓ）活力之

间存在显著性差异［２９］；２０１５年，Ｈａｌｏｎ利用荧光定量

ＰＣＲ和原核表达等手段研究表明Ｂｔ犌犛犜２在烟粉虱

适应寄主中起到关键的作用［１１］；２０１６年，Ｚｏｕ等报道

谷胱甘肽犛转移酶ＳｌＧＳＴＥ１可能在寄主适应中起到

一定的作用［３０］，对比本文研究，都表明谷胱甘肽犛转

移酶在昆虫适应寄主中的次生代谢物质有重要作用。

图３　犅型烟粉虱犌犛犜７与其他物种犌犛犜基因系统发育进化树构建分析（邻接法）

犉犻犵．３　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犌犛犜７犻狀犅狋狔狆犲狅犳犅犲犿犻狊犻犪狋犪犫犪犮犻狑犻狋犺狅狋犺犲狉犻狀狊犲犮狋犌犛犜犵犲狀犲狊犫犪狊犲犱狅狀

犪犿犻狀狅犪犮犻犱狊犲狇狌犲狀犮犲狊（狀犲犻犵犺犫狅狉犼狅犻狀犻狀犵犿犲狋犺狅犱）

　　昆虫Ｄｅｌｔａ亚家族在面对环境的选择压力中扮

演着重要的作用［３１］，让昆虫更好地去适应各种寄主

植物的次生代谢物质，而本研究发现的烟粉虱最重

要的响应诱导基因犌犛犜７就属于昆虫特有的Ｄｅｌｔａ

亚家族（图３）。
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