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摘要：为揭示西花蓟马Frankliniella occidentalis对番茄寄主的适应机制，探究西花蓟马响应番茄防御反应的转录组

差异，本研究采用 Illumina测序技术对取食番茄 2 h （瞬时响应）和取食番茄 24 h （长时间响应）下西花蓟马转录

组进行分析，并结合GO和KEGG富集，比较分析筛选出西花蓟马适应番茄寄主的相关基因。结果表明：与对照处

理相比，瞬时响应和长时间响应处理中分别有 72.79%和 71.92%的差异表达基因上调表达，且随着取食时间的延

长差异表达基因的上调数量逐渐增多；GO富集分析显示西花蓟马在瞬时和长时间响应下，生物过程的相关代谢和

感知觉规律，分子功能的转运活性、角质层的结构组成和分子结构活性等相关基因可能在西花蓟马适应番茄的过

程中发挥着重要作用。KEGG 富集分析显示西花蓟马在适应番茄寄主防御调控机制中主要与能量的代谢与分配、

调控信号转导和激活免疫应激等通路密切相关。此外，对不同比较组中与消化酶和解毒酶相关的差异基因进行分

析，结果显示瞬时响应 vs对照处理中消化酶（23个胰蛋白酶和 6个脂肪酶）、解毒酶（14个细胞色素P450和 12个

羧酸酯酶家族）；长时间响应 vs对照处理中消化酶（33个胰蛋白酶和 13个脂肪酶）、解毒酶（28个细胞色素P450
和 16个羧酸酯酶家族）；长时间响应 vs瞬时响应中消化酶（12个胰蛋白酶和 3个脂肪酶）、解毒酶（10个细胞色素

P450和 4个羧酸酯酶家族），且上述消化酶和解毒酶整体趋势表现为上调。总而言之，西花蓟马在响应番茄防御过

程中与能量代谢、信号转导以及免疫等相关的基因较为活跃，且与消化酶和解毒酶相关的差异表达基因主要以上

调表达的形式参与西花蓟马适应番茄寄主的过程。
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Transcriptome analysis of Frankliniella occidentalis response to tomato 

defense mechanisms
WANG Bing-Quan1, CHENG Ling-Han1, FANG Yu1,2, LIU Ling-Ling1, YU Lei1, YANG Shao-Wu1, QI Ying1, 
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Abstract: To reveal the adaptation mechanism of Frankliniella occidentalis to tomato hosts and investigate 
its transcriptomic differences responding to plant defense, we used illumina sequencing to analyze the 
transcriptomes of F. occidentalis fed on tomato plants for 2 h (instantaneous response) and 24 h (long-term 
response); combined with GO and KEGG enrichment analyses, comparative transcriptomics identified key 
genes involved in the thrips′ adaptation to host defense. The results revealed that compared with the control 
group, 72.79% and 71.92% of differentially expressed genes (DEGs) were up-regulated after 2 h and 24 h 
feeding treatments, respectively, with the number of up-regulated DEGs increasing over time. GO 
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enrichment analysis indicated that under both instantaneous and long-term responses, genes associated 
with biological processes (including metabolic processes and sensory perception), as well as molecular 
functions (such as transporter activity, structural constituent of cuticle and molecular structural activity) 
potentially mediate the adaptation of F. occidentalis to tomato defense. KEGG enrichment analysis 
highlighted significant involvement of pathways associated with energy metabolism and allocation, signal 
transduction, and immune responses in mediating F. occidentalis adaptation to host defense regulation. 
Furthermore, we analyzed DEGs associated with digestive and detoxification enzymes across comparison 
groups. The results revealed that in the 2 h feeding group versus control, digestive enzymes (23 trypsins and 
6 lipases), detoxification enzymes (14 cytochrome P450 and 12 carboxylesterase families) were detected; in 
the 24 h feeding group versus control, digestive enzymes (33 trypsins and 13 lipases), detoxification 
enzymes (28 cytochrome P450 and 16 carboxylesterase families) were observed; and in the 24 h versus 2 h 
comparison, digestive enzymes (12 trypsins and 3 lipases), detoxification enzymes (10 cytochrome P450 
and 4  carboxylesterase families) were observed. Notably, the overall trend for these digestive and 
detoxification enzymes was up-regulated In summary, Genes associated with energy metabolism, signal 
transduction, and immunity exhibited heightened activity in F. occidentalis responding to tomato defense 
mechanisms, while DEGs encoding digestive and detoxification enzymes primarily mediated thrips 
adaptation to tomato plants through up-regulated expression.
Key words: Frankliniella occidentalis; tomato; plant defense; transcriptome

植物在整个生育期中，无时无刻不遭受着植

食性昆虫的为害。因此，在长期协同进化过程中，

寄主植物与昆虫各自形成了复杂的防御与反防御

关系网络。植物遭受植食性昆虫为害时主要通过

其自身固有形态、理化性状以及通过激活相关信

号转导通路实现信号传递的级联放大效应而达到

防御目的 （李永华等，2011；赵婵等，2019；高

文强等，2019）。如番茄植株表面分布的众多腺毛

不仅能够阻碍昆虫运动，避免与番茄茎、叶接触，

还能产生有毒物质对植食性昆虫具有间接防御作

用，同时能够感知细微压力并诱导相关防御机制，

是番茄植株接触外界环境的第一道屏障（余兰等，

2022）；此外番茄植株体内苯丙氨酸解氨酶、脂氧

合酶和多酚氧化酶活性以及细胞分裂素等在番茄

的防御反应中也发挥着重要作用（吕敏等，2016；
章忆凡，2023）。植食性昆虫为了维持种群的延续

与发展，也在不断地适应植物的防御机制，并形

成了一系列的生理生化和行为适应等反防御策略

（Lin et al.，2018）。其中昆虫体内的消化酶、保护

酶以及解毒酶等相关基因的差异表达是其重要的

反防御策略之一（张涛等，2021）。目前已有学者

将昆虫体内转录组差异表达水平作为研究昆虫适

应寄主植物的重要内容，如代惠洁等 （2021） 研

究发现，烟粉虱 Bemisia tabaci 取食感染番茄褪绿

病毒（ToCV）的番茄植株会引起体内解毒酶和保

护酶相关基因的差异性表达，并通过溶酶体途径

调 节 自 身 免 疫 ， 抵 御 ToCV 侵 染 ； 褐 飞 虱

Nilaparvata lugens在取食水稻时，其中肠和唾液中

高表达 NIEG1 基因，促进纤维素酶内切-β-1,4 葡

聚糖酶（NIEG1）分泌，加速水稻细胞壁分解，使

褐飞虱的探针能够顺利到达韧皮部，此外还会分

泌过氧化物酶对抗 H2O2的作用，干扰植株体内免

疫反应 （Petrova et al.，2014；Rui et al.，2017）；

王柄权等研究发现不同植物次生代谢物质能够诱

导草地贪夜蛾中肠和脂肪体中 CYPM14 和 CYPL13
基因的高表达，增加 P450 含量，提高解毒能力

（王柄权等，2022）；取食甘蔗和人工饲料的小蔗

螟 Diatraea saccharalis 体内与消化、解毒以及防御

相关的基因高度表达，且筛选出编码Gry蛋白受体

的7个候选基因（Noriega et al.，2020）。

西花蓟马 Frankliniella occidentalis 是一种重要

的入侵性园艺害虫（刘利，2019），通过吸食植物

汁液、产卵和传播番茄斑萎病毒等植物病毒对茄

科、葫芦科、十字花科、蔷薇科等 200多种植物造

成直接或间接危害（方宇等，2022），严重阻碍了

农业的健康可持续发展 （李淑斌等，2010；郑雪

等，2018；陶敏等，2023）。目前国内外关于西花

蓟马的适应寄主植物及其转录组分析已有相关报

导，如西花蓟马取食经西花蓟马取食、外源茉莉

酸和水杨酸甲酯诱导产生防御反应的番茄植株后
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其体内相关解毒酶的活性发生了明显改变，且还

能通过调节解毒酶活性适应次生物质对其的影响

（候晓琳等， 2018；蒲恒浒等， 2018）； Li 等
（2023）也研究发现西花蓟马可通过调节其体内解

毒酶活性和相关基因表达量的来适应经乙烯利和

茉莉酸诱导菜豆植株的防御反应。此外，西花蓟

马抗氧化酶基因 FoCAT 和细胞色素 P450基因等代

谢相关基因及其应答机制在适应寄主植物防御中

发 挥 着 重 要 作 用 （刘 利 等 ， 2019； 刘 利 等 ，

2020）；Zhang 等 （2022） 通过分析转移至菜豆和

蚕豆植株上西花蓟马体内超氧化物歧化酶 FoCCS1
的 mRNA 表达量并结合 RNA 干扰技术进一步验证

了 FoCCS1对 SOD活性、存活率及产卵量具有重要

影响，对西花蓟马转换寄主后的取食适应能力发

挥着关键作用。但目前关于西花蓟马在瞬时和长

时间响应下对寄主植物适应过程中的转录组变化

的相关研究鲜有报导，因此为探明西花蓟马在不

同时间段适应番茄寄主植物防御反应的分子机制，

本研究以西花蓟马及其寄主植物番茄为研究材料，

利用 Illumina NovaSeq 6000测序系统进行瞬时和长

时间响应下的西花蓟马转录组学分析，获取西花

蓟马在不同时间段中响应番茄防御的相关生物信

息学数据，并对其功能注释、功能分类和代谢通路

等方面进行分析，以期为探究西花蓟马综合防治

的靶标基因和作物抗性品种选育等工作奠定基础。

1  材料与方法

1.1  试验材料

1.1.1  供试番茄

品种为红冠番茄；培养条件再温度 25℃ ± 
5℃，相对湿度 50%~60%，光周期 L∶D=16∶8 条

件下进行。在育苗盘中进行育苗，当幼苗株高达

到10 cm左右时，移栽到了直径为25 cm的花盆中，

待番茄苗长到 4~5片真叶时待用，整个生长期间，

不使用任何农药。

1.1.2  供试昆虫

西花蓟马采自昆明市嵩明县云南省花卉示范

园区昆明虹之华基地，经鉴定后饲养在室内 150目

纱网养虫笼（60 cm × 60 cm × 60 cm）于温度27℃ ± 
1℃、相对湿度 60%~70%、光周期 L∶D=16∶8 的

条件下以新鲜四季豆长期继代饲养8代以上。

1.2  试验方法

1.2.1  西花蓟马处理及样本采集

选取 4~5片真叶时期的健康番茄用于试验，每

个纱网罩内接入 1 000头西花蓟马进行取食，根据

取食时间分为瞬时响应与长时间响应两个不同时

间响应的变量，瞬时响应为西花蓟马取食 2 h，长

时间响应为西花蓟马取食 24 h，以取食新鲜四季

豆 2 h的西花蓟马为对照处理，检测瞬时和长时间

反防御下差异表达基因，每 1 000 头进行一次处

理，每个处理重复 3次。将不同处理下的西花蓟马

进行编号并放入液氮进行保存。

1.2.2  总RNA提取

采用 TriPure Isolation Reagent 提取法进行西花

蓟马总 RNA 的提取，并经 FastTrack® 2.0Kit 纯化

mRNA。利用 1% 琼脂糖凝胶电泳和 OD260/OD280检
测RNA质量和浓度。

1.2.3  cDNA文库构建与质检

参照 NEBNext® Ultra™ RNA Library Prep Kit for 
Illumina®建库试剂盒构建 cDNA 文库后，先使用

Qubit 2.0 Fluorometer 进行初步定量，稀释文库至

1.5 ng/μL；使用 Agilent 2100 bioanalyzer 对文库的

Insert size进行检测，使用 qRT-PCR对文库的有效

浓度进行准确定量，以保证文库质量。

1.2.4  生物信息学的分析

通过GC含量分布检查，检测样品数据是否存

在污染，剔除下机数据中的接头序列和低质量数

据，获得高质量数据，并对高质量数据进行 Q20
（Phred 数值大于 20 的碱基占总碱基的百分比）、

Q30 （Phred 数值大于 30 的碱基占总碱基的百分

比）和 GC 含量计算；下载参考基因组及其注释，

进行基因组比对，并运用 String Tie进行基因预测；

利用差异分析软件 DESeq2 在|log2 (FoldChange)|≥1；
Padj≤0.05 筛 选 条 件 下 ， 筛 选 差 异 表 达 基 因

（Differentially expressed genes， DEGs）； 利 用

ClusterProfiler （3.8.1） 软件对 DEGs 进行 GO 功能

和KEGG通路富集分析，以FDR＜0.05作为筛选显

著富集结果的阈值，确定DEGs主要参与的代谢通

路和信号途径。

2  结果与分析

2.1  测序数据质量分析

经 Illumina NovaSeq 6000 平台高通量测序后，
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对照处理、瞬时响应和长时间响应获得的有效序

列分别为44 281 128条、43 690 418条和39 710 396
条，有效碱基分别为 6.64 G、6.55 G 和 5.96 G，各

处理测序数据 Q20和 Q30分别达到 96.4% 和 90.8%
以上，表明测序结果良好，符合后续分析要求，

单一比对序列的比对率在63.01%~74.19% （表1）。

表1  转录组测序结果

Table 1  Transcriptome sequencing results
样本Sample

对照处理Control
瞬时响应 Instantaneous response 
长时间响应Long-term response

有效序列（条）

Clean reads
44 281 128
43 690 418
39 710 396

有效碱基（G）
Clean bases

6.64
6.55
5.96

Q20
（%）

96.46
96.68
96.61

Q30
（%）

90.87
91.25
91.18

GC含量（%）

GC content
43.28%
47.16%
45.5%

单一比对序列（比率%）

Uniq mapped reads
27 900 222（63.01%）

32 415 763（74.19%）

27 637 628（69.60%）

2.2  差异表达基因分析

为了分析瞬时响应、长时间响应和对照处理

差异表达基因间的关系，通过绘制差异表达基因

Venn 图发现：在上调基因中，瞬时响应与对照处

理、长时间响应与对照处理和长时间响应与瞬时

响应两两比较，24 个基因为共有基因，特有的上

调基因分别有 491 个、776 个和 233 个；下调基因

中，28 个基因为共有基因，特有基因分别为 302
个、441 个和 87 个；上述结果显示西花蓟马取食

番茄时间不同其相关差异表达基因存在一定差异，

且长时间响应与瞬时响应相比上调基因数显著大

于下调基因数（图 1）。热图显示：不同处理呈现

出不同的基因表达聚类模式，长时间响应和瞬时

间响应聚为一支，而对照处理组单独聚为一支，

表明西花蓟马在取食番茄后其体内相关基因表达

发生了明显改变，且在长时间响应与瞬时响应两

处理间部分基因表达存在一定差异，总体呈现出

随着取食时间的延长，高表达基因数量逐渐增多，

可能是由于西花蓟马通过调控更多基因的高表达

来应对番茄植株的防御（图2）。

2.3  差异表达基因GO功能注释分析

瞬时间响应与对照处理相比，共注释到1 146个
差异表达基因，958个上调，188个下调，上调基

因注释到生物过程、细胞组分和分子功能的基因

数分别为 311个、136个和 511个（表 2）。涉及的

GO条目功能主要包括碳水化合物代谢过程、跨膜

转运、膜组织、蛋白质去磷酸化、质膜部分、细

胞外围、肌动蛋白细胞骨架及相关激酶活性等，

其中最显著富集的生物过程为碳水化合物代谢过

程（GO：0005975），最显著富集的分子功能为水

解糖基化合物酶活性（GO：0004553）和水解糖基
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图1  差异表达基因Venn图

Fig. 1  Venn diagram of differentially expressed genes
注：A，上调基因；B，下调基因。Note: A, Up-regulated 
genes; B, Down-regulated gene.
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图2  差异表达基因聚类热图

Fig. 2  Clustering heatmap of differentially expressed genes
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键酶活性（GO：0016798）（见网络版增强出版材

料附图 1）；下调基因注释到生物过程、细胞组分

和分子功能的基因数分别有 50 个、24 个和 114 个

（表 2），下调基因涉及的 GO 条目功能主要包括多

细胞生物过程、系统过程、感知觉规律、化学刺

激的感知觉规律、神经系统过程、胞外区、染色

体部分、染色体、高尔基体部分、角质层结构组

成和分子结构活性等，下调基因中差异表达基因

最显著富集的生物过程为多细胞生物过程 （GO：

0032501）、系统过程 （GO：0003008）、感知觉规

律 （GO： 0007600）、化学刺激的感知觉规律

（GO：0007606）、神经系统过程（GO：0050877）、

味觉感官知觉（GO：0050909）、角质层结构组成

（GO：0042302）和分子结构活性（GO：0005198）
（见网络版增强出版材料附图2）。

长时间响应与对照处理相比，共有 1 649个差

异表达基因注释，上调基因注释到生物过程、细

胞组分和分子功能的基因数分别为 405个、234个

和 676个（表 2）。涉及的GO条目功能主要包括氨

基聚糖代谢过程、跨膜转运、几丁质代谢过程、

氨基糖代谢过程、细胞通讯、胞外区、质膜部分、

水解糖基化合物酶活性、转运活性和跨膜转运蛋

白活性等，上调差异表达基因最显著富集的GO条

目为细胞组成中的胞外区（GO：0005576）（见网

络版增强出版材料附图 3）；下调基因注释到生物

过程、细胞组分和分子功能的基因数分别为

114个、46个和 174个（表 2），下调基因涉及到的

GO条目功能主要包括DNA复制、脂质转运、DNA
模板起始转录、染色体部分、染色体、细胞核、

角质层的结构组成、分子结构活性和氧化还原羟

基基团酶活性等，其中差异表达基因最显著富集

的 GO 条目为分子功能中的角质层的结构组成

（GO：0042302）和分子结构活性（GO：0005198）
（见网络版增强出版材料附图4）。

表2  不同组别比较差异表达基因GO注释情况

Table 2  GO annotation of differentially expressed genes in comparative groups

不同比较组

Group comparison

瞬时响应 vs对照处理 
Instantaneous response vs Control
长时间响应 vs对照处理 
Long-term response vs Control
长时间响应 vs 瞬时响应

Long-term response vs 
Instantaneous response

GO注释

GO annotiation

1 146

1 649

373

上调基因数 Number of down regulated
生物过程 
Biological 

process 
311

405

85

细胞组分 
Cellular 

component 
136

234

36

分子功能 
Molecular 
function 

511

676

158

生物过程 
Biological 

process 
50

114

38

下调基因数 Number of up regulated
细胞组分 
Cellular 

component 
24

46

3

分子功能 
Molecular 
function 

114

174

53

长时间响应与瞬时响应相比，共有 373个差异

表达基因注释。上调基因注释到生物过程、细胞

组分和分子功能的基因数分别为 85 个、36 个和

158个（表 2），涉及的 GO条目功能主要包括几丁

质代谢过程、氨基糖代谢过程、含氨基葡萄糖的

化合物代谢过程等。其中上调差异基因最显著富

集的生物过程为几丁质代谢过程（GO：0006030）、

氨基糖代谢过程（GO：0006040）、含氨基葡萄糖

的化合物代谢过程（GO：1901071）、氨基聚糖代

谢过程（GO：0006022），最显著富集的细胞组分

为胞外区（GO：0005576），最显著富集的分子功

能为角质层的结构组成（GO：0042302）、分子结

构 活 性 （GO： 0005198） 和 血 红 素 结 合 （GO：

0008061）（见网络版增强出版材料附图 5）；下调

基因注释到生物过程、细胞组分和分子功能的基

因数分别为 38个、3个和 53个（表 2），涉及的GO
条目功能主要包括碳水化合物代谢过程、脂质转

运、脂质本土化、细胞核等，其中差异基因最显

著富集的生物过程为碳水化合物代谢过程 （GO：

0005975）、脂质转运 （GO：0006869）、脂质本土

化 （GO： 0010876）、 高 分 子 本 土 化 （GO：

0033036）和有机物质运输（GO：0071702）；最显

著富集的分子功能为水解糖基化合物酶活性（GO：

0004553）、水解糖基键酶活性 （GO：0016798）、
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脂质转运体活性（GO：0005319）、角质层的结构

组成（GO：0042302）、氧化还原羟基基团酶活性

（GO：0016614）和分子结构活性（GO：0005198）
（见网络版增强出版材料附图6）。

2.4  差异表达基因代谢通路富集(KEGG)分析

瞬时响应与对照处理相比，共有 364个差异表

达基因注释，其中 328 个基因上调表达，36 个基

因下调表达（表 3），代谢通路富集分析显示：上

调基因富集于 108个代谢途径中，主要有淀粉和蔗

糖代谢、RNA降解、胞吞、精氨酸和脯氨酸代谢、

ECM受体互作通路、MAPK信号通路、Hippo信号

通路、TCA 循环和类固醇生物合成等代谢途径

（见网络版增强出版材料附图 7）；下调基因富集于

31个代谢途径中，主要有吞噬体通路、细胞凋亡、

萜类骨架生物合成、Toll和 Imd信号通路、溶酶体

和类固醇生物合成等（见网络版增强出版材料附

图 8）；其中，吞噬体通路（dme 04145）在下调基

因中最显著富集，而上调基因中未出现最显著富

集代谢通路。

长时间响应与对照处理相比，共有 433个差异

表达基因注释，其中 347 个基因上调表达，96 个

基因下调表达（表 3），代谢通路富集分析结果显

示，上调基因富集于 104个代谢途径，主要有溶酶

体、ECM 受体互作通路、Wnt 信号通路、吞噬体

通路、Toll和 Imd信号通路、脂肪酸生物合成和类

固醇生物合成等途径（见网络版增强出版材料附

图 9）；下调基因富集于 66个代谢途径，主要包括

基础转录因子、磷酸戊糖途径、醚脂质代谢、错

配修复、囊泡运输中的 SNARE蛋白交流和α-亚麻

酸代谢等代谢途径（见网络版增强出版材料附图

10）；且在上调和下调基因中均未出现最显著富集

的代谢途径。

长时间响应与瞬时响应相比，共有 82个差异

表达基因注释，其中 57个基因上调表达，25个基

因下调表达（表 3），代谢通路富集分析结果显示：

上调基因富集于 47个代谢途径，主要有吞噬体通

路、脂肪酸生物合成、半乳糖代谢、氮代谢、叶

酸生物合成、细胞凋亡-飞行、果糖和甘露糖的代

谢、Toll 和 Imd 信号通路和脂肪酸代谢等代谢途

径，其中吞噬体通路（dme 04145）在上调基因中

最显著富集（见网络版增强出版材料附图 11）；下

调基因富集于 32个代谢途径，主要有磷酸戊糖途

径、溶酶体、类固醇生物合成、细胞凋亡和昼夜

节 律 等 代 谢 途 径 ， 其 中 磷 酸 戊 糖 途 径 （dme 
00030）在下调基因中最显著富集（见网络版增强

出版材料附图12）。

表3  不同组别比较差异表达基因KEGG注释情况

Table 3  KEGG annotation of differentially expressed genes in 
comparative groups

不同比较组

Group comparison

瞬时响应 vs对照处理 
Instantaneous response vs 

Control
长时间响应 vs对照处理 

Long-term response vs 
Control

长时间响应 vs 瞬时响应

Long-term response vs 
Instantaneous response

KEGG注释

KEGG 
annotiation

364

433

82

上调基

因数 
Number 
of down 
regulated

328

347

57

下调基

因数 
Number 

of up 
regulated

36

96

25

2.5  西花蓟马对番茄防御响应关键基因筛选与比较

为进一步了解西花蓟马体内关键基因对番茄

瞬时和长时间的响应程度，本研究重点筛选了不

同比较组差异表达基因中与消化酶（胰蛋白酶和

脂肪酶）和解毒酶（细胞色素 P450和羧酸酯酶家

族）相关基因，以明确上述 2种酶在西花蓟马瞬时

和长时间响应过程中基因表达水平的差异表达。

在瞬时响应与对照处理组别中，注释到消化酶和

解毒酶共 55个，其中 29个消化酶基因（胰蛋白酶

23 个，脂肪酶 6 个），26 个解毒酶基因 （P450 酶

14 个，羧酸酯酶家族 12 个），45 个差异表达基因

上调，10 个差异表达基因下调；长时间响应与对

照处理组别中，共有 90个差异表达基因注释到消

化酶和解毒酶，其中 46个消化酶基因（胰蛋白酶

33个，脂肪酶13个），44个解毒基因（P450酶28个，

羧酸酯酶家族 16 个），71 个差异表达基因上调，

19 个差异表达基因下调；长时间响应与瞬时响应

组别中共有 29个差异表达基因注释到消化酶和解

毒酶，其中 15个解毒酶基因（胰蛋白酶 12个，脂

肪酶 3个），14个解毒酶基因（P450酶 10个，羧酸

酯酶家族 4 个），20 个差异表达基因上调，9 个表

达基因下调（表4）。
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表4  西花蓟马响应番茄寄主相关基因筛选比较

Table 4  Screening and comparison of Frankliniella occidentalis genes responsive to tomato host

不同比较组

Group comparison

瞬时响应 vs对照处理 
Instantaneous response vs Control
长时间响应 vs对照处理 
Long-term response vs Control
长时间响应 vs 瞬时响应 
Long-term response vs Instantaneous response

胰蛋白酶

Trypsin
上调

Up
17

26

8

下调

Down
6

7

4

上调

Up
6

7

1

脂肪酶

Lipase
下调

Down
0

6

2

上调

Up
11

23

8

细胞色素

P450
下调

Down
3

5

2

上调

Up
11

15

3

羧酸酯酶家族

Coesterase
下调

Down
1

1

1

3  结论与讨论

植食性昆虫在应对寄主植物防御策略时，通

过长时间的协同进化形成各种反防御手段适应寄

主植物的防御反应，以保持种群的延续与发展，

在此过程中昆虫与植物之间的相互作用十分复杂，

涉及到多种基因之间的协调作用（都慧和王晓伟，

2022）。随着高通量测序平台的发展，通过转录组

测序分析能够有效探究昆虫在不同生境下的基因

表达模式，筛选关键差异表达基因。大量研究表

明基因表达量的上调或下调会导致其编辑的相应

蛋白表达量的上升或下降，影响相关酶活性，进

而调控昆虫的生命活动 （尹飞等，2022；胡育硕

等，2023）。王秀吉等 （2022） 研究发现解毒代

谢、水解酶以及转运蛋白等相关基因在小线角木

蠹蛾 Streltzoviella insularis幼虫适应不同寄主植物时

上调表达；王斯亮等 （2022） 研究发现草地贪夜

蛾 Spodoptera frugiperda取食小麦后大量表皮相关基

因显著上调表达，而细胞色素 P450相关基因在取

食小麦和人工饲料后均下调表达。由此可见，植

食性昆虫能够针对不同寄主植物的防御物质而作

出不同的响应措施，而调控相关基因的表达量是

其重要的举措之一。

本研究以取食番茄的西花蓟马为研究材料，

分析西花蓟马在瞬时和长时间响应下转录组适应

机制。研究结果显示：与对照处理相比，瞬时响

应和长时间响应中差异表达基因被不同程度的上

调或下调表达，但整体上差异表达基因上调表达

占据主导地位，且随着取食时间的加长，上调表

达的差异表达基因数量逐渐增多，表明西花蓟马

在应对番茄防御反应的过程中，调控体内相关基

因的差异表达进而调节自身反防御反应是实现对

番茄寄主适应的重要方式，这与李宇宁 （2022）
对草地贪夜蛾在两种十字花科蔬菜的适应性研究

中的结论一致。

GO功能注释分析发现，与对照处理相比瞬时

响应和长时间响应处理在响应番茄寄主防御反应

时生理生化功能大致相似，均以提高相关代谢与

转运活性、激活免疫功能蛋白和抑制感知觉、角

质层的结构组成和分子结构活性相关功能为主，

而长时间响应与瞬时响应两处理相比，长时间响

应的GO功能注释更为复杂，且差异表达基因最显

著富集功能更为丰富，上调差异表达基因最显著

富集于生物过程（几丁质代谢过程、氨基酸代谢

相关过程）、细胞组分（胞外区）、分子功能（角

质层的结构组成、分子结构活性和血红素结合）；

几丁质是昆虫表皮和消化道围食膜等组织的重要

组成成分，对昆虫的形态构造和生长发育具有重

要作用（梁欣等，2014），当昆虫遭遇农药、低高

温和转换寄主等不利环境时，与表皮生成相关基

因表达量会有所上调，进而加强昆虫抗逆境能力

（Laura et al.，2014）。与此同时，分子功能中角质

层的结构组成和分子结构活性相关功能与表皮等

形态构造也密切相关（刘清明等，2010），长时间

响应下西花蓟马体内该类基因最显著富集，推测

该过程能够促进西花蓟马表皮生成，一定程度上

提高西花蓟马对番茄寄主防御反应的抵御能力；

而体内氨基酸代谢及其它代谢活性相关基因的显

著富集可能是由于西花蓟马为了更加有效的提供

给后续生长、发育和繁殖所需的能量和物质。此
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外，在细胞组分中差异表达基因最显著富集到胞

外区表明相关细胞活动在西花蓟马的物质转运、

信号传递等生长发育过程中发挥着重要作用

（Zhao，2020）。

KEGG代谢通路富集分析发现，瞬时响应处理

中淀粉和蔗糖代谢、RNA 降解、胞吞、精氨酸和

脯氨酸代谢、ECM 受体互作通路、MAPK 信号通

路、Hippo信号通路、TCA循环和类固醇生物合成

等代谢途径上调表达。其中，Hippo信号和 MAPK
信号通路在细胞增殖、分化、凋亡以及调节天然

免疫反应等方面发挥着重要作用，有研究表明

MAPK 信号通路中的 JNK 途径在果蝇（唐成晨等，

2019）免疫病原物侵染过程和P38途径在蜜蜂的越

冬中发挥着重要作用（徐凯等，2021）；而TCA循

环是机体进行氨基酸、脂质和糖类等代谢过程中

的重要通路，是机体获取能量最有效的途径（王

宇翔等，2022），上述通路主要集中在糖及氨基酸

代谢和信号传导通路，表明西花蓟马在适应番茄

寄主防御调控机制中能量的代谢与分配和调控信

号转导激活免疫应激通路发挥着重要作用。溶酶

体和吞噬体是细胞自噬过程中的重要组成，当生

物体受到温度变化、饥饿等不利环境胁迫时会启

动一系列的级联反应，促进吞噬体与溶酶体的融

合，激活细胞自噬反应，维持细胞正常的代谢和

生物合成能力，确保细胞能够顺利的度过不良环

境（Palmisano and Meléndez，2018；王谅，2023）。

本研究中，西花蓟马随着取食时间的延长，溶酶

体和吞噬体通路上调表达，且长时间响应与瞬时

响应相比吞噬体通路最显著富集，可能在西花蓟

马适应番茄寄主防御反应的过程中，细胞自噬反

应维持了细胞内稳态和细胞正常生长发育，加快

西花蓟马对番茄寄主防御反应的适应。

昆虫体内消化酶和解毒酶对寄主植物防御代

谢物质的消化和解毒代谢具有重要作用，能够有

效提高昆虫对不同寄主的适应性 （刘建业等，

2017；周丹等，2023）。各比较组中西花蓟马体内

的消化酶和解毒酶相关的差异基因表达存在一定

差异，在瞬时响应与对照处理比较组中有 23个胰

蛋白酶和 6个脂肪酶；长时间响应与对照处理比较

组中有 33个胰蛋白酶和 13个脂肪酶；长时间响应

与瞬时响应比较组中有 12 个胰蛋白酶和 3 个脂肪

酶，胰蛋白酶差异表达基因数量显著高于脂肪酶

差异表达基因数量，且胰蛋白酶差异表达基因绝

大多数上调表达，有研究表明消化酶活性的高低

与昆虫对营养物质的消化吸收以及能量供应密切

相关（翟雨桐等，2024），本研究中胰蛋白酶相关

基因的上调表达可能是由于番茄寄主营养物质较

为丰富，西花蓟马为保证其快速生长、抵御寄主

防御以及种群的延续，需要消化大量的营养物质。

这与草地贪夜蛾为了抵御玉米中毒素其体内消化

酶相关基因显著上调的结果相类似 （Fescemyer 
et al.，2012），姜丽娜等（2017）在研究取食菜豆

和黄瓜寄主的西花蓟马体内胰蛋白酶时也进一步

得到了验证。细胞色素 P450和羧酸酯酶在调控昆

虫反防御反应中也扮演着重要角色。其中细胞色

素 P450在昆虫抗药性、有毒物质解毒以及寄主植

物适应性等方面发挥着重要作用，而羧酸酯酶主

要与昆虫的代谢功能密切相关，能够有效水解摄

入的酯类防御物质 （Gu et al.， 2018；刘利等，

2020）。本研究对细胞色素P450和羧酸酯酶家族相

关差异表达基因进行分析发现，与对照处理相比

西花蓟马体内两种解毒酶相关差异表达基因绝大

多数上调表达。当西花蓟马取食番茄寄主时，势

必会引起寄主植物的防御响应，产生防御性有毒

物质抵御昆虫继续取食，而西花蓟马则会通过一

系列措施，调控相关解毒酶活性消除体内有毒物

质，进而保证昆虫正常的生命活动，这可能是解

毒酶相关差异表达基因上调的重要原因，这与

Mathers 等 （2017） 研究桃蚜在适应不同寄主后，

其体内转录组会迅速作出响应，且细胞色素 P450
基因表达显著上调的结论一致。与此同时，长时

间响应与瞬时响应相比，两种解毒酶变化趋势整

体上调，但总体差异表达基因数量有所减少，可

能是由于长时间取食番茄，大部分解毒酶基因均

上调表达，使得两处理间差异表达基因数量变少，

具体原因还有待进一步研究。上述结果表明西花

蓟马能够通过调控消化酶和解毒酶相关基因的差

异表达促进对番茄寄主防御物质的消化与解毒代

谢，提高西花蓟马对番茄寄主的适应性，但消化

酶和解毒酶的活性受温度、寄主植物种类和取食

时间等多种因素的影响，而本研究只关注了 2种消

化酶（胰蛋白酶、脂肪酶）和 2种解毒酶（细胞色

素 P450、羧酸酯酶）相关差异表达基因的表达模

式，存在一定的局限性。因此其它相关酶的基因

表达模式以及各种酶基因之间的协同作用仍需进

一步研究。
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本研究通过对瞬时和长时间响应的西花蓟马

进行转录组分析发现西花蓟马调控相关基因的差

异性表达是适应番茄寄主的重要方式。GO富集分

析显示该过程显著富集的主要为相关代谢与转运

活性、激活免疫功能蛋白和抑制感知觉、角质层

的结构组成和分子结构活性等相关功能。KEGG富

集分析显示能量的代谢与分配和调控信号转导激

活免疫应激等相关代谢通路显著富集，此外消化

酶 （胰蛋白酶、脂肪酶） 和解毒酶 （细胞色素

P450、羧酸酯酶） 相关基因的上调表达对提高西

花蓟马适应番茄寄主具有重要作用。
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附录：图1  瞬时响应 vs对照处理的上调差异表达基因GO富集分析图

图2  瞬时响应 vs对照处理的下调差异表达基因GO富集分析图

图3  长时间响应 vs对照处理的上调差异表达基因GO富集分析图

图4  长时间响应 vs对照处理的下调差异表达基因GO富集分析图

图5  长时间响应 vs瞬时响应的上调差异表达基因GO富集分析图

图6  长时间响应 vs瞬时响应的下调差异表达基因GO富集分析图

图7  瞬时响应 vs对照处理的上调差异表达基因KEGG富集分析图

图8  瞬时响应 vs对照处理的下调差异表达基因KEGG富集分析图

图9  长时间响应 vs对照处理的上调差异表达基因KEGG富集分析图

图10  长时间响应 vs对照处理的下调差异表达基因KEGG富集分析图

图11  长时间响应 vs瞬时响应的上调差异表达基因KEGG富集分析图

图12  长时间响应 vs瞬时响应的下调差异表达基因KEGG富集分析图
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附图 1  瞬时响应 vs 对照处理的上调差异表达基因 GO 富集分析图 

Appendix Fig. 1  GO enrichment analysis of up-regulated differentially expressed genes in Instantaneous response vs Control 

注：纵坐标为 GO 功能名称，横坐标为富集显著性水平，用-log10(padj)表示；柱形图上方数据为差异表达基因数目，图 4~图 8 同。Note: The vertical coordinate was 

the GO function name, and the horizontal coordinate was the enrichment significance level, which was represented by -log10(padj). The number of differentially expressed 

genes was shown at the top of the bar chart, The same for Fig 4~8. 

 

附图 2  瞬时响应 vs 对照处理的下调差异表达基因 GO 富集分析图 

Appendix Fig. 2  GO enrichment analysis of down-regulated differentially expressed genes in Instantaneous response vs Control 
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附图 3  长时间响应 vs 对照处理的上调差异表达基因 GO 富集分析图 

Appendix Fig. 3  GO enrichment analysis of up-regulated differentially expressed genes in Long-term response vs Control 

 

附图 4  长时间响应 vs 对照处理的下调差异表达基因 GO 富集分析图 

Appendix Fig. 4  GO enrichment analysis of down-regulated differentially expressed genes in Long-term response vs Control 
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附图 5  长时间响应 vs 瞬时响应的上调差异表达基因 GO 富集分析图 

Appendix Fig. 5  GO enrichment analysis of up-regulated differentially expressed genes in Long-term response vs Instantaneous response 

 

附图 6  长时间响应 vs 瞬时响应的下调差异表达基因 GO 富集分析图 

Appendix Fig. 6  GO enrichment analysis of down-regulated differentially expressed genes in Long-term response vs Instantaneous response 
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附图 7  瞬时响应 vs 对照处理的上调差异表达基因 KEGG 富集分析图 

Appendix Fig. 7  KEGG enrichment analysis of up-regulated differentially expressed genes in Instantaneous response vs Control 

注：纵坐标为 KEGG 名称，横坐标为富集显著性水平，用-log10(padj)表示；柱形图上方数据为差异表达基因数目，图 10~14 同。Note: The vertical coordinate was 

the KEGG name, and the horizontal coordinate was the enrichment significance level, which was represented by -log10(padj). The number of differentially expressed genes 

was shown at the top of the bar chart, The same for Fig 10~12. 

 

附图 8  瞬时响应 vs 对照处理的下调差异表达基因 KEGG 富集分析图 

Appendix Fig. 8  KEGG enrichment analysis of down-regulated differentially expressed genes in Instantaneous response vs Control 
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附图 9  长时间响应 vs 对照处理的上调差异表达基因 KEGG 富集分析图 

Appendix Fig. 9  KEGG enrichment analysis of up-regulated differentially expressed genes in Long-term response vs Control 

 

附图 10  长时间响应 vs 对照处理的下调差异表达基因 KEGG 富集分析图 

Appendix Fig. 10  KEGG enrichment analysis of down-regulated differentially expressed genes in Long-term response vs Control 
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附图 11  长时间响应 vs 瞬时响应的上调差异表达基因 KEGG 富集分析图 

Appendix Fig. 11  KEGG enrichment analysis of up-regulated differentially expressed genes in Long-term response vs Instantaneous response 

 

附图 12  长时间响应 vs 瞬时响应的下调差异表达基因 KEGG 富集分析图 

Appendix Fig. 12  KEGG enrichment analysis of down-regulated differentially expressed genes in Long-term response vs Instantaneous 

response 
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Toll and Imd signaling pathway信号通路Imd和Toll

Fructose and mannose metabolism果糖和甘露糖的代谢

Apoptosis - fly飞行-细胞凋亡

Folate biosynthesis叶酸生物合成

Nitrogen metabolism氮代谢

Galactose metabolism半乳糖代谢

Fatty acid biosynthesis脂肪酸生物合成

Phagosome吞噬体通路
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Metabolism of xenobiotics by cytochrome P450对外源物质代谢P450细胞色素

Pentose and glucuronate interconversions戊糖与葡萄糖醛酸相互转换

Porphyrin and chlorophyll metabolism卟啉和叶绿素代谢

Proteasome蛋白酶体

Retinol metabolism视黄醇的新陈代谢

Biosynthesis of unsaturated fatty acids不饱和脂肪酸的生物合成

Ascorbate and aldarate metabolism抗坏血酸和醛酸盐代谢

Sphingolipid metabolism鞘脂类代谢

Glycosaminoglycan degradation糖胺聚糖降解

Ether lipid metabolism醚脂质代谢

Hippo signaling pathway - multiple species信号通路Hippo 

Glycosylphosphatidylinositol (GPI)-anchor biosynthesis锚定生物合成GPI

Protein processing in endoplasmic reticulum内质网蛋白质加工

Glycerophospholipid metabolism甘油磷脂代谢

Circadian rhythm - fly昼夜节律

Ubiquitin mediated proteolysis泛素介导的蛋白质水解

Apoptosis - multiple species细胞凋亡

Steroid biosynthesis类固醇生物合成

Lysosome溶酶体

Pentose phosphate pathway磷酸戊糖途径


