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摘要　ａｒｍｅｔ是一种水溶性唾液蛋白，在蚜虫取食过程中具有重要作用。本研究结合棉蚜的转录组分析结果，以注

释的犪狉犿犲狋基因转录本作为参考，克隆得到棉蚜的犪狉犿犲狋基因（ＧｅｎＢａｎｋ登录号ＫＹ６１２４６５）。犪狉犿犲狋基因的开放阅

读框为５２２ｂｐ，编码１７３个氨基酸。在其氨基酸序列的Ｎ端具有一个由２１个氨基酸组成的信号肽。在其氨基酸

序列的Ｃ末端具有内质网滞留信号ＫＤＥＬ。运用ＲＴｑＰＣＲ分析棉花型棉蚜和黄瓜型棉蚜的时间表达谱，结果表

明，犪狉犿犲狋基因的表达量在除３日龄成蚜外的各个时期均稳定表达，在两种专化型棉蚜中表达量相当，说明犪狉犿犲狋基

因可能在棉蚜整个生命活动过程中均起重要作用。分别将棉花型棉蚜和黄瓜型棉蚜转接到西葫芦犆狌犮狌狉犫犻狋犪狆犲狆狅

Ｌ．后，通过荧光定量ＰＣＲ检测犪狉犿犲狋基因在转接寄主前后表达量的变化，结果显示犪狉犿犲狋基因在转接第２代３日

龄黄瓜型成蚜中的表达量显著高于转接前，在其他转接试验中转接前后表达量有变化，但未达到显著水平，说明

犪狉犿犲狋基因在不同专化型棉蚜寄主转接试验的成、若蚜中发挥不同作用。

关键词　棉蚜；　寄主专化型；　犪狉犿犲狋；　寄主转移；　表达谱
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过程中，已形成不同的寄主专化型。据研究报道，在

世界上，棉蚜的寄主多达２８５种
［１］。在中国，棉蚜主

要分为黄瓜型棉蚜和棉花型棉蚜［２３］，棉花型与黄瓜

型的棉蚜相互转接后其存活率及繁殖力均明显下降

且不能建立种群，棉花型棉蚜和黄瓜型棉蚜都能在

西葫芦上建立种群［４］。西葫芦为棉花型棉蚜和黄瓜

型棉蚜的重要中间寄主［５］。

棉蚜在与寄主植物长期协同进化过程中，形成

了复杂的互作关系。当棉蚜为害寄主植物时，棉蚜

唾液中的特异性激发子被寄主植物细胞表面的受体

识别，从而诱导植物产生免疫反应。而棉蚜通过唾

液中的特异性效应子抑制寄主植物的免疫防御反

应［６］。棉蚜为刺吸式口器昆虫，在取食寄主植物韧

皮部汁液的过程中，分泌凝胶唾液和水溶性唾液，其

中水溶性唾液主要为唾液蛋白，具有引发和抑制寄

主植物防御反应，促进棉蚜取食的作用［７］。

ａｒｍｅｔ又称为中脑星形胶质细胞衍生神经营养

因子（ＭＡＮＦ），具有内质网滞留信号，在内质网胁迫

中，响应非折叠蛋白反应（ＵＰＲ）
［８］。在蚜虫中，ａｒ

ｍｅｔ是一种钙离子结合蛋白，是蚜虫唾液腺中高表

达蛋白之一［９］。ａｒｍｅｔ随唾液分泌到寄主植物中，

与筛管中的Ｃａ２＋结合，从而防止Ｃａ２＋与Ｆｏｒｉｓｏｍｅ

蛋白结合，致使筛管无法被Ｆｏｒｉｓｏｍｅ蛋白阻塞，抑

制寄主植物的免疫防御反应，而利于蚜虫取食［１０］。

棉蚜的唾液蛋白是棉蚜与寄主植物相互作用的

桥梁，在棉蚜寄主转换及适应不同寄主的过程中具

有重要作用。本文分别以棉蚜的两种寄主专化型：

棉花型棉蚜、黄瓜型棉蚜为研究对象，研究棉蚜唾液

蛋白基因犪狉犿犲狋在棉蚜两寄主专化型中的表达谱，

以及两种寄主专化型在中间寄主———西葫芦上饲养

４代后，犪狉犿犲狋基因表达量的变化。以期阐明棉蚜唾

液蛋白基因犪狉犿犲狋在不同寄主专化型棉蚜中的表达

情况及棉蚜寄主转移中的作用，为更进一步研究犪狉

犿犲狋基因在棉蚜中的具体作用指明方向，为更加有

效地防治棉蚜提供理论指导。

１　材料与方法

１．１　供试植物

试验所用棉花犌狅狊狊狔狆犻狌犿犺犻狉狊狌狋狌犿Ｌｉｎｎ．品种

为‘中棉所４９’，由中棉所种质资源中期库提供；黄瓜

犆狌犮狌犿犻狊狊犪狋犻狏狌狊Ｌｉｎｎ．品种为‘新津优一号’，西葫芦

犆狌犮狌狉犫犻狋犪狆犲狆狅Ｌｉｎｎ．品种为‘极早优美’，购于市场。

将试验所用植物材料种植于人工气候室内，温度（２６±

１）℃，湿度７０％～８０％，光周期Ｌ∥Ｄ＝１４ｈ∥１０ｈ。

１．２　供试昆虫

棉花型棉蚜和黄瓜型棉蚜分别采自中国农业科

学院棉花研究所东场试验田的棉花和黄瓜植株上，

分别由一头成蚜单独饲养，繁殖获得单克隆系。饲

养条件：温度（２６±１）℃，湿度７０％～８０％，光周期

Ｌ∥Ｄ＝１４ｈ∥１０ｈ。

将棉花型棉蚜和黄瓜型棉蚜的成蚜分别接到放

于培养皿中的离体棉花和黄瓜叶片的背面，叶柄用

浸透水的脱脂棉包裹，以保持叶片的新鲜，２４ｈ后去

除成蚜，留若蚜于皿中，继续饲养，每天观察蚜虫蜕

皮情况，并适时更换叶片。分别收集棉花型棉蚜和

黄瓜型棉蚜１、２、３、４龄若蚜和１、３、５、７日龄成蚜样

品，每个时期收集约３０ｍｇ为一组，共收集３组。将

棉花型棉蚜和黄瓜型棉蚜的成蚜分别接于离体的西

葫芦叶片上，分别收集每一代棉花型棉蚜和黄瓜型

棉蚜３龄若蚜和３日龄成蚜样品，共收集４代，每个

时期的蚜虫取约３０ｍｇ为一组，收集３组。液氮速

冻后保存于－７０℃冰箱中备用。

１．３　棉蚜总犚犖犃的分离及犮犇犖犃的合成

棉蚜总ＲＮＡ的提取按照Ｔｒｉｚｏｌ试剂（Ａｍｂｉｏｎ

公司）说明书进行。运用Ｎａｎｏｄｒｏｐ２０００及琼脂糖

凝胶电泳检测ＲＮＡ浓度、纯度以及其完整性。利

用ＴａＫａＲａ公司的ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔ
ＴＭ ＲＴＲｅａｇｅｎｔＫｉｔ

（ＰｅｒｆｅｃｔＲｅａｌＴｉｍｅ）试剂盒，将以上不同时期棉蚜

的总ＲＮＡ反转录为单链的ｃＤＮＡ。

１．４　基因克隆

以本实验室得到的棉蚜转录组数据库为基础，

并结合ＮＣＢＩ数据库，利用ＢＬＡＳＴ比对，获得棉蚜

的犪狉犿犲狋基因序列。运用ＰｒｉｍｅｒＰｒｅｍｉｅｒ５．０设计

引物。犪狉犿犲狋的上游引物为５′ＣＧＡＡＣＡＴＴＴＡＣＴ

ＧＡＡＧＡＡＧＡＴＴＧ３′，下游 引 物 为 ５′ＴＴＡＴＡ

ＡＣＴＣＡＴＣＴＴＴＧＡＣＧＡＡＡＧ３′。ＰＣＲ 反应体系

为：ＰｒｉｍｅＳＴＡＲＭａｘＤＮＡ聚合酶（ＴａＫａＲａ公司）

２５μＬ，上、下游引物各１μＬ，ｃＤＮＡ模板１μＬ，加

ｄｄＨ２Ｏ至５０μＬ。ＰＣＲ反应条件为：９８℃变性１０ｓ，

５５℃退火１５ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ，共３５个循环。

ＰＣＲ产物经２％的琼脂糖凝胶电泳检测后，回

收纯化，按照ｐＥＡＳＹＴ３ＣｌｏｎｉｎｇＫｉｔ试剂盒（全式

金公司）的说明书将其连接到Ｔ载体上，然后转化

大肠杆菌ＤＨ５α，挑取单克隆，进行测序。
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１．５　序列分析

运用ＳｉｇｎａｌＰ４．１在线软件（ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｃｂｓ．

ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／ＳｉｇｎａｌＰ／）预测信号肽。运用 Ｅｘ

ＰＡＳｙ在线软件（ｈｔｔｐ：∥ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｐｒｏｔｐａｒａｍ／）

分析编码蛋白质的理化性质。在 ＮＣＢＩ上，通过

ＢＬＡＳＴ比对搜索同源基因，运用软件ＤＮＡＭＡＮ

进行氨基酸序列比对。运用ＭＥＧＡ５．０５软件中的

ＵＰＧＭＡ法进行１０００次重复，构建进化树。

１．６　荧光定量犘犆犚

根据犪狉犿犲狋基因的序列设计定量引物，选取棉

蚜的犃犆犜犐犖 和犇犐犕犜 作为内参基因。引物由生

工生物工程（上海）股份有限公司合成（表１）。

表１　荧光定量犘犆犚所用引物序列

犜犪犫犾犲１　犘狉犻犿犲狉狊犲狇狌犲狀犮犲狊狌狊犲犱犳狅狉犚犜狇犘犆犚

名称

Ｎａｍｅ

引物序列（５′３′）

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ

扩增效率／％

Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ

决定系数（犚２）

Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｏｆ

ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ

犇犐犕犜
ＦＣＧＡＴＧＴＧＣＴＧＴＴＣＴＴＡＴＧＴＴ

ＲＧＧＴＧＧＡＴＴＡＣＧＡＧＧＴＴＣＴＡＴＡ
９１．５ ０．９９７

犃犆犜犐犖
ＦＣＴＴＧＴＴＣＣＡＡＣＣＴＴＣＡＴＴＣＴ

ＲＡＡＧＴＣＣＴＴＣＣＴＧＡＴＧＴＣＡＡ
９８．４ ０．９９７

犪狉犿犲狋
ＦＧＴＧＡＡＡＴＧＴＣＣＡＡＡＣＣＴＴＴＡＴＣ

ＲＴＡＴＣＧＣＡＣＡＣＴＴＧＡＧＣＡＴ
８９．２ ０．９９８

　　荧光定量 ＰＣＲ 反应使用 Ｐｒｏｍｅｇａ公司的

ＧｏＴａｑｑＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ荧光定量试剂盒，反应体系

为：上下游引物各０．８５μＬ，ｑＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ１０μＬ，

ｃＤＮＡ模板１．０μＬ，最后加ｄｄＨ２Ｏ补齐至２０μＬ，

混匀，离心放入荧光定量ＰＣＲ仪中扩增。反应程序

为９５℃变性２ｍｉｎ；接着进行４０个循环，循环条件

为９５℃，１５ｓ；６０℃，１ｍｉｎ。每个样品做３次技术重

复。使用仪器为Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ公司的Ｍａｓｔｅｒｃｙｃｌｅｒｅｐ

ｒｅａｌｐｌｅｘ荧光定量ＰＣＲ仪。反应结束后，根据犆狋

值，采用２－△△犆狋法
［１１］进行数据分析。

２　结果与分析

２．１　犪狉犿犲狋基因的克隆与序列分析

通过基因克隆的方法得到棉蚜的犪狉犿犲狋基因

（ＧｅｎＢａｎｋ登录号为ＫＹ６１２４６５）（图１）。其开放阅

读框全长为５２２ｂｐ，编码１７３个氨基酸，推测其蛋白

质的分子质量为２０．３ｋＤ，等电点为６．６２，具有８个

保守的半胱氨酸位点，通过ＳｉｇｎａｌＰ４．１预测其蛋白

信号肽为２１个氨基酸。在氨基酸序列的Ｃ末端具

有内质网滞留信号位点ＫＤＥＬ。

图１　棉蚜犪狉犿犲狋核酸序列及其编码的氨基酸序列

犉犻犵．１　犖狌犮犾犲狅狋犻犱犲犪狀犱犱犲犱狌犮犲犱犪犿犻狀狅犪犮犻犱狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳犪狉犿犲狋

　　经ＢＬＡＳＴ比对后，我们选取豌豆蚜犃犮狔狉狋犺狅狊犻狆犺狅狀

狆犻狊狌犿（ＧｅｎＢａｎｋ登录号：ＸＰ＿００１９４９５４１．１）、麦双尾蚜

犇犻狌狉犪狆犺犻狊狀狅狓犻犪（ＧｅｎＢａｎｋ登录号：ＸＰ＿０１５３６５８９０．１）、

中华按蚊犃狀狅狆犺犲犾犲狊狊犻狀犲狀狊犻狊（ＧｅｎＢａｎｋ登录号：ＫＦＢ４

０５１５．１）、家蝇犕狌狊犮犪犱狅犿犲狊狋犻犮犪（ＧｅｎＢａｎｋ登录号：

ＸＰ＿００５１８５００２．２）、家蚕犅狅犿犫狔狓犿狅狉犻（ＧｅｎＢａｎｋ登
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录号：ＸＰ＿００４９２１９８１．１）犪狉犿犲狋基因编码的氨基酸序

列，与棉蚜的氨基酸序列进行同源性比对（图２），其

中豌豆蚜与棉蚜犪狉犿犲狋基因编码的氨基酸序列同源

性最高，为９５％。可以看出该基因在昆虫的进化过

程中是高度保守的。

运用ＭＥＧＡ５．０软件，采用ＵＰＧＭＡ法对包括棉

蚜在内的２１种昆虫的犪狉犿犲狋基因编码的氨基酸序列

进行系统进化树的构建。从系统进化树的分析结果

可以看出，棉蚜的犪狉犿犲狋基因与蚜科昆虫的同源性较

高，而与其他昆虫的同源性较低，分属不同分支（图３）。

图２　棉蚜犪狉犿犲狋编码的氨基酸与其他昆虫的氨基酸序列比对

犉犻犵．２　犃犾犻犵狀犿犲狀狋狅犳犪犿犻狀狅犪犮犻犱狉犲狊犻犱狌犲狊狅犳犪狉犿犲狋犳狉狅犿犃狆犺犻狊犵狅狊狊狔狆犻犻犪狀犱狅狋犺犲狉犻狀狊犲犮狋狊

图３　棉蚜犪狉犿犲狋与其他昆虫的系统进化分析

犉犻犵．３　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狉犲犾犪狋犻狅狀狊犺犻狆狊狅犳犪狉犿犲狋狊犲狇狌犲狀犮犲狊犳狉狅犿

犃狆犺犻狊犵狅狊狊狔狆犻犻犪狀犱狅狋犺犲狉犻狀狊犲犮狋狊

２．２　犪狉犿犲狋基因的时间表达谱

２．２．１　黄瓜型棉蚜的犪狉犿犲狋基因的时间表达谱

运用荧光定量ＰＣＲ检测犪狉犿犲狋基因在黄瓜型

棉蚜不同发育时期的相对表达量，结果显示犪狉犿犲狋

基因在黄瓜型棉蚜生长发育的各个时期均有表达，

在若蚜的早期及中期（１～３龄）表达量相对较低，４龄

表达量有所上升，但差异不显著，１日龄成蚜与４龄若

蚜基因的表达量相同，１日龄成蚜基因的表达量显著

降低，５日龄成蚜基因表达量再次上升（图４）。

２．２．２　棉花型棉蚜的犪狉犿犲狋基因的时间表达谱

运用荧光定量ＰＣＲ检测犪狉犿犲狋基因在棉花型

棉蚜不同发育时期的表达水平。在棉花型棉蚜的若

虫期，犪狉犿犲狋基因的表达量呈现出升高趋势，但差异

不显著。在成虫期，犪狉犿犲狋基因的表达量呈现先下

降后升高的趋势。在棉花型棉蚜的整个发育时期，３

日龄成蚜的表达量最低，显著低于３、４龄若蚜和７

日龄成蚜（图５）。

图４　犪狉犿犲狋基因在黄瓜型棉蚜不同发育时期的相对表达量

犉犻犵．４　犚犲犾犪狋犻狏犲犲狓狆狉犲狊狊犻狅狀犾犲狏犲犾狊狅犳犪狉犿犲狋犪狋犱犻犳犳犲狉犲狀狋

犱犲狏犲犾狅狆犿犲狀狋犪犾狊狋犪犵犲狊狅犳狋犺犲犪狆犺犻犱狊狅狀犆狌犮狌犿犻狊狊犪狋犻狏狌狊

图５　犪狉犿犲狋基因在棉花型棉蚜不同发育时期的相对表达量

犉犻犵．５　犚犲犾犪狋犻狏犲犲狓狆狉犲狊狊犻狅狀犾犲狏犲犾狊狅犳犪狉犿犲狋犪狋犱犻犳犳犲狉犲狀狋

犱犲狏犲犾狅狆犿犲狀狋犪犾狊狋犪犵犲狊狅犳狋犺犲犪狆犺犻犱狊狅狀犌狅狊狊狔狆犻狌犿犺犻狉狊狌狋狌犿
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２．３　寄主转接后基因犪狉犿犲狋表达量的变化

２．３．１　黄瓜型棉蚜转接西葫芦前后基因犪狉犿犲狋表

达量的变化

　　将黄瓜型棉蚜转接到中间寄主西葫芦上后，各

代３龄若蚜犪狉犿犲狋基因的表达量均高于转接前取食

原寄主黄瓜的表达量。转接后，基因犪狉犿犲狋的表达

量呈现先升高后降低的趋势，其中转接后第二代３

龄若蚜表达量最高，但各代之间差异不显著（图６）。

图６　转接到西葫芦上的黄瓜型棉蚜３龄若蚜

犪狉犿犲狋的相对表达量

犉犻犵．６　犚犲犾犪狋犻狏犲犲狓狆狉犲狊狊犻狅狀犾犲狏犲犾狊狅犳犪狉犿犲狋狅犳狋犺犲

３狉犱犻狀狊狋犪狉狀狔犿狆犺狊狅犳狋犺犲犪狆犺犻犱狊狋狉犪狀狊犳犲狉狉犲犱犳狉狅犿

犆狌犮狌犿犻狊狊犪狋犻狏狌狊狋狅犆狌犮狌狉犫犻狋犪狆犲狆狅

将黄瓜型棉蚜转接到中间寄主西葫芦上后，犪狉

犿犲狋基因的表达量呈现先升高后降低的趋势，其中

第１、２、３代３日龄成蚜犪狉犿犲狋基因的表达量均高于

转接前的，且第２代３日龄成蚜犪狉犿犲狋基因的表达

量显著高于转接前（图７）。

图７　转接到西葫芦上的黄瓜型棉蚜３日龄成蚜

犪狉犿犲狋的相对表达量

犉犻犵．７　犚犲犾犪狋犻狏犲犲狓狆狉犲狊狊犻狅狀犾犲狏犲犾狊狅犳犪狉犿犲狋犻狀３犱犪狔狅犾犱犪犱狌犾狋狊狅犳

狋犺犲犪狆犺犻犱狊狋狉犪狀狊犳犲狉狉犲犱犳狉狅犿犆狌犮狌犿犻狊狊犪狋犻狏狌狊狋狅犆狌犮狌狉犫犻狋犪狆犲狆狅

２．３．２　棉花型棉蚜转接西葫芦前后基因犪狉犿犲狋表

达量的变化

　　将棉花型棉蚜转接到中间寄主西葫芦上后，各

代３龄若蚜犪狉犿犲狋基因的表达量均低于转接前取食

原寄主棉花的表达量。转接后，基因犪狉犿犲狋的表达

量呈现逐代降低趋势，各代之间基因表达量差异不

显著（图８）。

图８　转接到西葫芦上的棉花型棉蚜３龄若蚜

犪狉犿犲狋的相对表达量

犉犻犵．８　犚犲犾犪狋犻狏犲犲狓狆狉犲狊狊犻狅狀犾犲狏犲犾狊狅犳犪狉犿犲狋犻狀３狉犱犻狀狊狋犪狉

狀狔犿狆犺狊狅犳狋犺犲犪狆犺犻犱狊狋狉犪狀狊犳犲狉狉犲犱犳狉狅犿犌狅狊狊狔狆犻狌犿

犺犻狉狊狌狋狌犿狋狅犆狌犮狌狉犫犻狋犪狆犲狆狅

转接到中间寄主西葫芦上后的棉花型棉蚜，各

代３日龄成蚜犪狉犿犲狋基因的表达量均高于转接前取

食原寄主棉花的表达量。转接后，基因表达量呈现

逐渐降低的趋势。转接前后差异不显著（图９）。

图９　转接到西葫芦上的棉花型棉蚜３日龄成蚜

犪狉犿犲狋的相对表达量

犉犻犵．９　犚犲犾犪狋犻狏犲犲狓狆狉犲狊狊犻狅狀犾犲狏犲犾狊狅犳犪狉犿犲狋犻狀３犱犪狔狅犾犱

犪犱狌犾狋狊狅犳狋犺犲犪狆犺犻犱狊狋狉犪狀狊犳犲狉狉犲犱犳狉狅犿犌狅狊狊狔狆犻狌犿

犺犻狉狊狌狋狌犿狋狅犆狌犮狌狉犫犻狋犪狆犲狆狅

３　讨论

ａｒｍｅｔ是蚜虫唾液腺分泌蛋白，对蚜虫的取食具
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有积极促进作用。本研究首次克隆了棉蚜的唾液蛋

白相关基因犪狉犿犲狋的ｃＤＮＡ序列，并对该基因编码的

氨基酸序列进行了生物信息学分析。分析结果表明，

该基因具有犪狉犿犲狋的典型特征，具有８个保守的半胱

氨酸位点。犪狉犿犲狋基因编码的氨基酸序列的Ｎ端具

有一个由２１个氨基酸组成的信号肽，这与唾液蛋白

为外分泌蛋白的特征一致。在氨基酸序列的Ｃ端具

有内质网滞留信号位点：ＫＤＥＬ，预测该基因参与内质

网胁迫的相关反应。从系统进化树的分析结果可以

看出，棉蚜的犪狉犿犲狋基因与蚜科昆虫的同源性较高，

而与其他昆虫在进化树上分属不同分支，说明在功能

上已与其他昆虫的犪狉犿犲狋产生了一定的分化。

昆虫的寄主专化性是指昆虫对特定寄主取食的

专一性反应，即对不同种类的寄主植物和不同的取

食部位的嗜食程度［１２］。在昆虫与寄主植物长期协

同进化的过程中，昆虫为了适应寄主植物和不断变

化的自然环境，会导致同一物种不同种群间适应性

的改变，因而分化出不同的寄主专化型。虽然棉蚜

为多食性昆虫，但其对广泛寄主长期的适应过程中，

已形成了相对严格的寄主专化型［１３］。

通过荧光定量的方法对棉蚜的两个寄主专化

型：棉花型棉蚜和黄瓜型棉蚜中的犪狉犿犲狋基因的时

间表达谱进行了研究，研究发现，犪狉犿犲狋基因在棉蚜

的两个寄主专化型生长发育的各个时期均有表达，

且表达量都具有先升高后降低再升高的变化趋势。

在若虫的晚期及成虫的初期犪狉犿犲狋基因的表达量出

现一个峰值，这与赤拟谷盗中的研究结果一致［１４］。

说明犪狉犿犲狋基因在棉蚜的不同寄主专化型中的表达

量的变化趋势是大体相同的，但具体到每个时期，又

具有各自的特异性。

将棉花型棉蚜转移到中间寄主西葫芦上培养４

代，转接后，犪狉犿犲狋基因在各代３龄若蚜中的表达量

具有先升高后降回转接前表达量的趋势，在３日龄

成蚜中也有相同的趋势。将黄瓜型棉蚜转接到西葫

芦上后，犪狉犿犲狋基因无论在若蚜还是成蚜中的表达

量都具有逐代降低的趋势，但各代之间犪狉犿犲狋基因

的表达量变化差异不显著，与转接寄主前变化差异

也不显著。说明犪狉犿犲狋基因在棉蚜的不同寄主专化

型之间具有不同的变化趋势，相同寄主专化型中在

成蚜和若蚜中的变化趋势相同，但犪狉犿犲狋基因在寄

主转换过程中发挥的作用并不相同，这可能由于西

葫芦与黄瓜的亲缘关系近于西葫芦与棉花的亲缘关

系，转接后承受的植物防御压力也不同。

研究表明，蚜虫中犪狉犿犲狋基因表达蛋白为钙离

子结合蛋白［９］，能够阻断响应钙离子激活筛管闭合

机制中的ｆｏｒｉｓｏｍｅ蛋白形成缔结而阻塞筛管缺

口［１０］，具有直接抑制植物防御反应的作用。本研究

的结果表明，犪狉犿犲狋基因在各个生物型棉蚜原始寄

主上整个生命活动过程中均起重要作用，在不同专

化型棉蚜寄主转接试验的成、若蚜中发挥不同作用，

为下一步研究犪狉犿犲狋基因在棉蚜中的具体作用和功

能奠定了重要基础。
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