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摘要:西花蓟马(Frankliniellaoccidentalis)是世界范围内对蔬菜、水果和观赏作物最具破坏性的害虫之一,其
通过直接取食植物并传播多种病毒对植物造成危害。由于杀虫剂的大量使用导致西花蓟马对多种杀虫剂产

生了抗药性。因此,深入研究其抗药性分子机制,可为西花蓟马的综合治理和绿色防控提供重要的理论依

据。本文综述了西花蓟马对多种杀虫剂的抗性分子机制研究进展,主要包括与抗药性有关的解毒酶和转运

蛋白基因的功能,以及相关基因的调控路径等方面,对目前存在的问题提出了可行性的建议并展望了未来防

治西花蓟马的发展方向。
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  西花蓟马[Frankliniellaoccidentalis(Pergande)],
属于缨翅目蓟马科花蓟马属,是对园艺作物造成

严重损害的杂食性害虫[1-2]。1915年在北美洲西

部山区首次报道,其作为外来入侵物种在新西兰

羽扇豆(Lupinusarboreus)上首次被发现[3]。随

着园艺产品的国际贸易西花蓟马传播至世界各

地,其具有分布广、繁殖力高、繁殖周期短等特点,
已成为重要的入侵物种[4]。近几年,西花蓟马在

我国设施栽培作物上严重发生,尤其是对设施蔬

菜危害较大,被认为是全国蔬菜和花卉作物的主

要害虫。该虫以锉吸式口器取食植物的茎、叶、
花、果,导致叶片皱缩、花瓣褪色等直接危害,同时

还可传播包括番茄斑萎病毒、玉米褪绿斑驳病毒

在内等多种植物病毒[5-6],对作物造成间接危害,
造成重大经济损失。

目前,使用不同作用方式的化学杀虫剂仍是

控制西花蓟马种群的主要手段,但由于西花蓟马

的生命周期短、繁殖力强等有利于进化的特征,也
导致了其对杀虫剂的抗药性逐渐增强[7]。鉴于西

花蓟马抗杀虫剂种群的不断出现,充分了解其抗

性机制对于有效控制该物种是十分必要的[8]。农

药的长期大量使用导致西花蓟马出现抗药性,进
而对害虫的可持续控制产生严重影响,为了加强

杀虫剂的控制效果,亟需明确西花蓟马产生抗药

性的机制,这包括对特定抗药基因或突变基因的

鉴定和功能研究,识别这些解毒因子有助于了解

对杀虫剂的代谢抗性背后的进化过程[9]。本文基

于国内外学者的研究成果对西花蓟马关于杀虫剂

的抗性发展现状,以及对杀虫剂的抗性分子机制

等方面进行了综述,分析了目前存在的问题并对

未来发展方向进行了展望,以期为今后西花蓟马

综合治理和绿色防控提供参考。

1 抗药性现状

目前施用化学农药仍是防治西花蓟马的主要

方法,但由于西花蓟马对常用杀虫剂逐渐产生抗

药性,抗性问题已成为导致其爆发并传播流行性

病毒的重要因素。在许多国家和地区,西花蓟马

已对拟除虫菊酯、有机磷、有机氯和氨基甲酸酯等类

型杀虫剂产生了不同水平的抗性[10-12]。Zhang等[13]

在实验室条件下,通过对西花蓟马35代的连续选

择后,其对吡虫啉产生了中等抗性。在反复使用

乙酰甲胺磷和敌敌畏后,其产生了高度抗药性;西
花蓟马已对第二代新烟碱类药物噻虫嗪也产生了

抗药性,噻虫嗪对西花蓟马进行不连续世代选择

使其抗性增加了15.1倍,这表明西花蓟马在长期

选择压力下,对噻虫嗪具有一定的抗性[14]。此

外,噻虫嗪还可作为多杀菌素菌株的靶位增效剂,
在其他害虫防治研究中也报告了类似对新烟碱类

药物的交叉抗药性[15]。
一些研究报道了西花蓟马对其他杀虫剂的交

叉抗性,西花蓟马对咪唑啉的抗性提高了392.1倍,

901



     黑 龙 江 农 业 科 学 5期

且具有明显的交叉抗性;对呋虫胺的抗性提高了

5.7倍、啶虫脒的抗性提高了2.9倍和甲氨基阿

维菌素苯甲酸盐的抗性提高了2.1倍,但对这3
种杀虫剂交叉抗性水平较低。目前还没有关于新

烟碱类药物之间这种交叉抗药性的报道,这可能

是因为噻虫嗪和咪唑啉具有基于烟碱乙酰胆碱受

体改变的相同或交叉分子靶点[16]。抗多杀菌素

的西花蓟马种群对丙硫磷、溴虫腈和杀虫环表现

出低至中度的交叉抗性[17]。

2 抗药性分子机制

西花蓟马有很多不同的抗药性分子机制,包
括解毒酶介导,基因组学,分子靶标位点改变等。
解毒酶是昆虫体内主要的防御酶,包括细胞色素

P450单加氧化酶(P450)、谷 胱 甘 肽-S-转 移 酶

(GSTs)[18]等;基因型-表型关系的连接可以加强

对西花蓟马防御机制的理解;此外,靶标位点以及

敏感度的改变,也会影响西花蓟马的抗药性[19]。

2.1 细胞色素P450酶系介导

P450在昆虫体内能够代谢多种外源物质[20]。
P450酶系代谢能力的增强可能是西花蓟马对杀

虫剂抗性增强 的 重 要 途 径。研 究 人 员 报 道 了

P450会导致西花蓟马对各种杀虫剂产生抗药性,
包括吡苯菌威、甲硫威、二嗪农、吖啶酮、溴氰菊

酯、氰戊菊酯、甲酸、氯菊酯、吡虫啉和阿维菌素。
而有学者发现P450介导的阿维菌素抗药性存在

于西花蓟马种群中,在这项研究中观察到P450
和羧酸酯酶的活性升高,这可能是其产生阿维菌

素抗 性 的 机 制,4 个 Cyp450 基 因 (Cyp6k1、
Cyp6a13、Cyp6a2 和Cyp6a14)通常过度表达以响

应3种不同结构的杀虫剂(氯芬那吡-吡咯、呋虫

胺-新烟碱类和多杀菌素-大环内酯),CYP6 基因

参与各种杀虫剂和外源性物质的代谢,因此具有

相当程度抗性[21]。Cyp450 和Cyp304a1 基因在

多杀菌素处理的西花蓟马中也过表达,这一发现

与先前报道的多杀菌素处理的小菜蛾研究一致,
除了在多杀菌素处理的样品中过表达,Cyp304a1
基因对任何其他测试的杀虫剂(氯虫苯甲酰胺、氯
芬吡、氯氰菊酯、呋虫胺、茚虫威)均未过表达,表
明Cyp304a1 对多杀菌素有一定的特异性[22]。

另有研究表明,P450单加氧酶与二嗪磷抗性

有关,表明了P450在西花蓟马对拟除虫菊酯、氨
基甲酸酯和有机磷杀虫剂解毒中的重要作用[23]。
P450在对拟除虫菊酯的抗性机制中的作用已在

棉铃虫[24]、黑腹果蝇[25]、小菜蛾[26]和烟粉虱[27]

中得到证实。有学者揭示了两个P450 基因在西

花蓟马幼虫中的过度表达以及成虫对拟除虫菊

酯、吖啶菊酯杀虫剂的抗性[28]。以上研究表明,
P450解毒作用的增强是导致西花蓟马抗杀虫剂

的重要原因。其他机制(如靶点不敏感性和酯酶)
很可能导致西花蓟马对杀虫剂的抗药性,因此有

必要制定有效的抗性管理战略,评估常规杀虫剂

之间的交叉抗性以阐明其抗药机制。
2.2 谷胱甘肽-S-转移酶介导

谷胱 甘 肽-S-转 移 酶(Glutathione-S-Trans-
ferases,GST)参与代谢和保护西花蓟马免受因暴

露于杀虫剂引起的氧化应激中发挥着重要作用,
同时,谷胱甘肽-S-转移酶(GSTs)被认为与西花

蓟马对甲硫威和硫丹的抗性有关[23]。研究人员

仅发现GSTS1基因在3种杀虫剂处理西花蓟马

中过表达,当用胡椒和氯虫苯甲酰胺的杀虫提取

物处理时,在黑腹果蝇和甜菜粘虫中也有类似的

结果,GSTS1的相对表达水平分别增加了2.22倍和

2.31倍[29],而GSTS1 基因的功能及其与西花蓟

马抗药性的关系和机制仍不清楚。
一些研究通过转录组分析发现,相关解毒基

因,包括谷胱甘肽-S-转移酶S1、3个UDP-葡萄糖醛

酸转移酶、4个Cyp450和1个ABC转运蛋白G20,
在所有杀虫剂处理组中均过表达。由于这些类别

可能是外源性物质解毒过程中的关键组成部分,
因此在杀虫剂处理的西花蓟马中的上调可能与抗

药性的增加有关[30]。而对西花蓟马连续使用中

等致死剂量的不同杀虫剂,所有杀虫剂处理后其

抗药性均显著增加,通过比较转录组并进行分析,
鉴定了通常可能导致杀虫剂抗性的基因,包括4
个UGT 基因和另外6个解毒相关基因通常过表

达[29]。另一项研究发现 CYP6家 族 基 因 中 如

Cyp6g1、Cyp6p4 和Cyp6p9 等基因与不同物种

的杀虫剂抗性有关,其在亚致死状态下暴露于具

有不同结构的杀虫剂后通常上调,这表明Cyp6
家族基因参与了杀虫剂和外来生物制剂的解毒过

程[31]。相关研究发现总体的差异基因谱完全不

同,这表明在中毒初始阶段参与耐受诱导的基因

会根据昆虫的种类、发育阶段和生理状况发生很

大的变化,这些基因的生理功能可能与直接或间

接的解毒过程相关联[22]。此外,对具有不同结构

和作用模式的杀虫剂的不同反应表明其在防御系

统中具体潜在作用。因此,发现并识别这些差异
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表达基因将有助于我们了解普遍和特定的代谢抗

性因素,这有利于进一步解析基因介导的西花蓟

马对杀虫剂抗药性的分子机制。
2.3 蛋白水解酶介导

蛋白水解酶(Protease,Proteinase)是催化多

肽或蛋白质水解酶的统称,对昆虫体内的新陈代

谢以及生物调控具有重要作用[32]。Ahmed等[33]

用亚致死剂量的杀虫剂处理西花蓟马后,共有

34个与蛋白质降解相关的基因过表达,这可能与

蛋白水解酶活性的提高有关。在其他昆虫中也有

类似的报道,如8种糜蛋白酶基因在杀虫剂处理

的蓟马中显著上调[33];发现胰凝乳蛋白酶参与淡

色库蚊(CulexpipiensPallens)对溴氰菊酯的降

解[34-35]。这些发现表明蛋白水解酶可能对细胞

内毒素或神经毒性杀虫剂的中毒有反应,在用杀

虫剂进行亚致死处理后,34个胰蛋白酶基因中有

8个过度表达。

3 基因组学

为了明晰西花蓟马线粒体(Mitochondrion)
基因组中控制区和基因重排的特征,国外学者对

西花蓟马的线粒体全基因组进行了测序,结果表

明串联重复和缺失是控制区和基因易位进化的原

因[36]。通过对番茄斑萎病毒(TSWV)感染和未

感染的西花蓟马群体的不同表达基因进行GO和

KEGG分析表明,番茄斑萎病毒可以调节细胞过

程和免疫反应,这可能导致蓟马细胞中病毒滴度

较低,因此对西花蓟马没有不利影响[37]。相关研

究结果不仅丰富了西花蓟马的基因组资源,而且

有利于其分子遗传学和功能基因组学的研究。

4 靶标位点改变或敏感度降低

乙酰胆碱受体(nicotinicacetylcholinereceptors,
nAChRs)是有机磷和氨基甲酸酯等杀虫剂的分

子靶点,主要通过结合乙酰胆碱在昆虫中枢神经

系统阳离子通道快速传递,广泛控制多种害虫,同
时昆虫可以通过选择性剪接、mRNA编辑和剪接

位点变异来增加nAChRs的多样性[38]。研究表

明nAChRs的靶标位点改变导致西花蓟马对这

两类杀虫剂具有很高的抗性,虽然都以nAChRs
为靶标,但这两类杀虫剂结合到非重叠位点或不

同类别的nAChRs不同[39]。在抗多杀菌素种群

中检测到更多的α6亚基截短形式,而在两个高度

耐药的西花蓟马种群中几乎没有发现任何全长形

式(耐药率>104倍)[39]。作为多杀菌素的分子

靶点,截短的nAChRα6亚基可以作为一种诊断

工具,用于检测和量化田间西花蓟马对杀虫剂的

抗药性。
乙酰胆碱酯酶(AChE)在昆虫神经传导中起

着关键作用,该酶通过降解乙酰胆碱,干扰神经信

号的传导[40],进而使得昆虫产生抗药性。一些研

究表明乙酰胆碱酯酶对昆虫适应杀虫剂压力进而

增强抗药性起关键作用[41-42]。乙酰胆碱酯酶的

敏感度降低或活性增强都是此分子靶标涉及的抗

性机制,而乙酰胆碱酯酶敏感度降低是昆虫和螨

类对有机磷和氨基甲酸酯类杀虫剂产生抗药性的

重要机制,西花蓟马对杀虫剂的抗性也在这个机

制中体现。

5 总结与展望

西花蓟马抗药性的发展极大地阻碍了该害虫

的有效综合治理,在对科学文献进行回顾后发现,
很少有杀虫剂对西方花蓟马具有高效作用。说明

西花蓟马的入侵种群可能对目前市面上的杀虫剂

具有一定程度的抗性倾向,其种群有抗药性产生,
而入侵种群在新的地区建立后可能对一系列杀虫

剂产生抗药性。为了进一步了解杀虫剂抗性的遗

传基础,并确定用于筛选的分子标记,需要在实验

室中进行持续的筛选。对西花蓟马管理使用的每

种杀虫剂的抗性,以设计分子标记进行精确的抗

性监测。同时可以尝试为西花蓟马创建一个参考

转录组,以促进西花蓟马对杀虫剂产生抗性机理

的探明。
近年来“组学”(例如基因组学、代谢组学、蛋

白质组学)已成为研究昆虫对杀虫剂抗性的重要

方法,组学技术促进了基因型-表型关系的连接。
因此应展开西花蓟马的“组学”研究,以加强对西

花蓟马防御机制的理解,同时组学的发展有助于

更好地理解西花蓟马的生物学行为和抗杀虫剂机

制[43-44]。且分子水平研究的结果可能会提供新

的见解和方法。代谢组学研究已经确定不同防御

性化合物之间的关系和相互作用,这可能有助于

选择和开发具有西花蓟马抗性的作物品种。细菌

内共生体为非创伤性递送,这种方法为识别基因

功能和递送破坏关键基因功能的RNA作为控制

害虫数量提供了巨大的潜力,同时可能识别控制

西花蓟马繁殖性能的效应基因。这种方法提高了

实验环境条件下筛选大量基因的能力并极大地促

进对西花蓟马和多种植物病毒感染的抗性基因的
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鉴定[45]。蛋白质组学技术已经鉴定出在西花蓟

马幼虫暴露于番茄斑萎病毒时上调或下调的基

因,其具体功能还有待研究。近期的研究发现进

一步证明了组学工具的潜力,可以从根本上提高

对西花蓟马生物学的理解,从而显著提高可持续

管理并控制虫害的能力。
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ResearchProgressonMolecularMechanismsofResistance
InsecticidesofFrankliniellaoccidentalis

LANYing1,WANGZeyin2,ZHAOXiumei1,LIUYue1,LIQingchao1,WANGLida1,LIUYang1
(1.QiqiharBranch,HeilongjiangAcademyofAgriculturalSciences,Qiqihar161006,China;2.Heilongjiang
AcademyofAgriculturalSciences,Harbin150086,China)

Abstract:TheFrankliniellaoccidentalis(Pergande)isoneofthemostdestructivepestsofvegetables,fruitsand
ornamentalcropsthroughouttheword,harmingplantsbyfeedingdirectlyonthemandspreadingavarietyof
viruses.UseofinsecticideshasbeentheprimarystrategyforcontrollingWFT,andinsecticideresistancein
WFThasbeendocumentedinanumberofchemicalclasses.Therefore,indepthstudyofthemolecularmechanism
ofresistancecanprovideanimportanttheoreticalbasisforcomprehensivemanagementandgreenpreventionand
controlofthripsWFT.ThisreviewsintroducedtheprogressonmolecularmechanismofresistanceofWFTto
variousinsecticides,itmainlyincludesthefunctionsofdetoxificationenzymeandtransportergenesrelatedto
drugresistance,aswellastheregulatorypathwaysofrelatedgenes,andputsforwardfeasiblesuggestionson
theexistingproblemsandlooksforwardtothefuturedevelopmentdirectionofcontrolofWFT.
Keywords:Frankliniellaoccidentalis;resistance;insecticide;molecularmechanism
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