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　　棉花是纺织工业的重要原料，也是重要的油料作物［１］。

棉属 （Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ Ｌ．）包 含 ４个 栽 培 种，即 草 棉 （Ｇ．
ｈｅｒｂａｃｅｕｍ）、亚洲棉（Ｇ．ａｒｂｏｒｅｕｍ）、陆地棉（Ｇ．ｈｉｒｓｕｔｕｍ）、海
岛棉（Ｇ．ｂａｒｂａｄｅｎｓｅ），其中陆地棉栽培对棉花产量贡献最大。
经过长期的引种驯化，现代陆地棉栽培种已具备高产优质等

诸多优良特性；然而，人类的选育也对遗传多样性造成一定的

影响，并直接导致棉花对生物及非生物胁迫的抗性降低［２］。

其中，棉花黄萎病病菌导致的土传真菌维管束病害，即棉花黄

萎病，在生产中极具毁灭性且难以防治［３］。在棉花育种实践

中，利用野生资源拓宽棉花遗传多样性，发掘野生棉一些新的

基因位点对陆地棉改良有明显的作用［４］。原产于巴西的黄

褐棉（Ｇ．ｍｕｓｔｅｌｉｎｕｍ）［５］在野生异源四倍体棉种里与陆地棉
遗传距离较远［６］，且具有抗黄萎病的优良特性，其优异的等

位基因对改良陆地棉抗黄萎病具备潜在的重要价值。

Ｔａｎｋｓｌｅｙ等提出的回交高世代数量性状基因座（ａｄｖａｎｃｅｄ
ｂａｃｋｃｒｏｓｓｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｕｓ，简称 ＡＢ－ＱＴＬ）分析法，解决
了从野生种导入优良基因到栽培品种的问题［７］。Ｐａｔｅｒｓｏｎ等
提出了利用导入系（ｉｎｔｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎｌｉｎｅ，简称 ＩＬ）作图群体进行
ＱＴＬ精细定位，并取得了良好效果［８］。张星星等在 ＢＣ３Ｆ３种
子中鉴定出来自加拿大优质强筋小麦品种 Ｇｌｅｎｌｅａ的 Ｇｌｕ－
Ａ１ａ、Ｇｌｕ－Ｂ１ａｌ、Ｇｌｕ－Ｄ１ｄ位点不同组合的７种导入系材料，
研究表明，ＤＬＧｌｕ１可用于 Ｇｌｕ－１位点近等导入系的快速创
制，对Ｇｌｕ－１位点功能研究和改良具有重要价值［９］。张蕾等

研究的由小麦和中间偃麦草 Ｚ１１４１杂交、回交而来的高代导

入系ＣＨ７１２４，在苗期高度耐受盐胁迫环境，后续用１００个简
单重复序列（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔｓ，简称 ＳＳＲ）标记对亲本
ＣＨ７１２４和绵阳１１以及Ｆ２群体的耐盐／敏感池进行筛选，结果
获得２个多态性标记Ｘｗｍｃ１７５、Ｘｇｗｍ２１３［１０］。潘晓雪等以死
苗率为鉴定指标，对糯稻８９－１导入系群体（ＢＣ１Ｆ９）进行苗
期耐寒性鉴定试验，筛选出强抗寒性株系并对筛选出的株系

进行了生理生化分析［１１］。

为揭示棉花抗病的遗传基础，许多研究者已经进行了独

立的研究，并在一些定位群体中检测出许多与棉花抗病性相

关联的 ＱＴＬ。Ｇｕｏ等利用 ２个黄萎病抗性品系 ５０２６、６０１８２
鉴定了２５个与抗病相关的 ＱＴＬ，４个优良 ＱＴＬ分别位于 ５
号、６号、８号、１３号染色体上［１２］。Ｚｈａｏ等基于疾病苗圃和温
室环境，通过关联作图鉴定了与黄萎病抗性相关的 ４２个
ＱＴＬ，广泛分布在１５条染色体中，１６号染色体上的抗性 ＱＴＬ
簇也在其研究中得到证实，这与该染色体的紧密连锁具有一

致性［１３］。Ｎｉｎｇ等在抗性 Ａｃａｌａ－Ｐｒｅｍａ和易感栽培种８６－１
之间的杂交群体中检测到７个位于１号、３号、５号、７号染色
体上的抗性ＱＴＬ［１４］。Ｆａｎｇ等构建了易感Ｓｕｒｅ－Ｇｒｏｗ７４７（陆
地棉）与抗性ＰｉｍａＳ－７（海岛棉）杂交的回交高世代群体，检
测到在４号、１９号等染色体上的共４２个 ＱＴＬ，增效亲本大多
来自抗性ＰｉｍａＳ－７［１５］。Ｊｉａｎｇ等利用抗性棉花材料６０１８２与
易感栽培品种Ｊｕｎｍｉａｎ１杂交，在７号和９号染色体上同时筛
选出具有高贡献率的ＱＴＬ簇，这对改善棉花育种的计划有所
促进［１６］。Ｂｏｌｅｋ等利用高度耐受的棉花品系ＰｉｍａＳ－７（海岛
棉）和易感的Ａｃａｌａ４４（陆地棉）杂交，通过具有明显连锁关联
的１５个标记，共检测出９个分布于１０号、１１号、１２号、２５号
染色体的ＱＴＬ［１７］。

针对棉花抗黄萎病相关表达序列标签 （ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｔａｇ，简称ＥＳＴ）资源，笔者所在团队已开发１０６对有
效、非冗余的抗黄萎病 ＳＳＲ标记，并对所开发的引物进行评
价，同时进行棉属种间转移性研究，成效显著［１８］。本研究在

利用Ｗａｎｇ等将陆地棉与黄褐棉杂交而构建的回交高世代群
体［１９］的基础上，分子标记辅助选择抗病表现优异的近等基因
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系，并结合病圃的表型差异，在构建的棉花导入系群体中对抗

病ＱＴＬ进行鉴定和分析，以期为抗病ＱＴＬ精细定位及抗病分
子育种奠定基础。

１　材料与方法

１．１　用于ＱＴＬ定位的黄褐棉导入系群体的培育
前期研究中以陆地棉 ＰＤ９４０４２（Ｐ１）为受体亲本、以黄褐

棉（Ｇ．ｍｕｓｔｅｌｉｎｕｍ）（Ｐ２）为供体亲本进行杂交，并以陆地棉
ＰＤ９４０４２（Ｐ１）为轮回亲本构建了回交高世代群体

［１９］，从中选

育出１组覆盖棉花全基因组的导入系（共计６５份材料），其
过程主要包括亲本杂交获得Ｆ１代，然后与陆地棉回交３次获
得回交 ３代，再进行自交，获得试验需要的导入系群
体（图１）。

１．２　导入系群体黄萎病抗性鉴定
导入系群体及２个亲本分别在２０１１年种于江苏省南通

市（环境１）、盐城市（环境２）两地，各家系按行种植，随机区
组设计，２次重复，每个重复每行材料种植５株。２０１３年１２
月份鉴定发生黄萎病劈秆的病情指数，病级划分参照吴征彬

的方法［２０］（表１），病情指数计算公式如下：

Ｒ＝（∑
ｎ

ｉ＝１
ＸｉＹｉ）／（４α）。

式中：Ｒ是某一家系的黄萎病病情指数；Ｘ是病级（０～４）；Ｙ
是某一病级的单株数；α是所调查家系的棉花单株总数。

表１　棉花黄萎病病级划分标准

病级 维管束病害症状

０ 健康植株，无病害症状

１ ≤２５％维管束变色或仅髓部变色
２ ２６％～５０％维管束变色
３ ５１％～７５％维管束变色
４ ≥７６％维管束变色

１．３　ＤＮＡ提取、ＰＣＲ扩增和电泳检测
对各材料的基因组 ＤＮＡ采用十六烷基三甲基溴化铵

（ｃｅｔｙｌｔｒｉｅｔｈｙｌａｍｍｎｏｎｉｕｍｂｒｏｍｉｄｅ，简称ＣＴＡＢ）法提取，用紫外
分光光度计检测其浓度［２１］。

ＰＣＲ反应体系总体积为１０μＬ，具体包括１．０μＬ１０×
Ｒｅａｃｔｉｏｎｂｕｆｆｅｒ（不含Ｍｇ２＋），１．０μＬＭｇ２＋（２５ｍｏｌ／Ｌ），１．０μＬ
ｄＮＴＰ（１０ｍｍｏｌ／Ｌ），各 ０．５μＬ上、下游引物（１０μｍｏｌ／Ｌ），
０．２μＬＴａｑＤＮＡ聚合酶（２．５Ｕ／μＬ），１．０μＬ模板 ＤＮＡ

（５０ｎｇ／μＬ），４．８μＬｄｄＨ２Ｏ，上覆１０．０μＬ液体石蜡油。
ＰＣＲ反应程序：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性４０ｓ，５６℃

退火４５ｓ，７２℃延伸６０ｓ，共３５个循环；７２℃延伸７ｍｉｎ；最
后在４℃冷却保存。

聚丙烯酰胺凝胶电泳（ｐｏｌｙａｃｒｙｌａｍｉｄｅｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，
简称ＰＡＧＥ）方法：用１０％聚丙烯酰胺凝胶进行电泳检测，在
扩增产物中加入３μＬ溴酚蓝上样缓冲液混匀，从中取２．５
μＬ加入点样孔，并用５０ｂｐＤＮＡＬａｄｄｅｒ进行标记。在电泳缓
冲液为１×Ｔｒｉｓ－硼酸，１５０Ｖ恒压环境下电泳１．５ｈ。银染分
析：在Ｈｅ等的方法［２２－２３］基础上稍加改良，经固定、银染、显

色、水洗等步骤后，拍照保存。

１．４　导入系群体的数据统计分析
１．４．１　基因型数据统计　通过聚丙烯酰胺凝胶电泳，参考
ＤＮＡＬａｄｄｅｒ标准记载，对比条带显示结果，记录亲本及子代
ＳＳＲ标记的类型，共显性标记记录中，与亲本 Ｐ１相同的纯合
带型记为“１”，与亲本Ｐ２相同的纯合带型记为“２”，两亲本的
杂合带型记为“３”；当亲本 Ｐ１为显性、亲本 Ｐ２为隐性时，Ｐ１、
Ｆ１的带型记为“５”，Ｐ２的带型记为“２”；当亲本Ｐ２为显性、亲
本Ｐ１为隐性时，Ｐ２、Ｆ１的带型记为“４”，Ｐ１的带型记为“１”；
模糊或缺失数据记为“０”。将每个标记的数据输入 Ｅｘｃｅｌ
表格。

１．４．２　表型数据统计　将病圃的表型数据进行相应的统计
分析，计算其相应的病情指数。

１．５　黄萎病抗性ＱＴＬ定位
综合导入系群体的基因型数据，首先对于标记之间的连

锁关系用ＭａｐＭａｋｅｒ３．０软件进行分析，构建分子标记的遗传
连锁图谱。利用ＷｉｎＱＴＬＣａｒｔ２．５软件将病圃的表型数据结
合基因型数据开展黄萎病抗性ＱＴＬ定位，检测ＱＴＬ最低连锁
系数（ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄｏｆｏｄｄｓ，简称 ＬＯＤ）值为２．５，最后对于目标
ＱＴＬ在染色体或连锁图谱上的位置用 ＭａｐＣｈａｒｔ绘图软件进
行绘制。

２　结果与分析

２．１　抗病表型分析
病情指数越低，抗性越高。由图２可知，陆地棉绝大部分

为易感病材料，黄褐棉为抗病材料。根据统计结果可以证明

该导入系群体中存在一定量抗病相关的黄褐棉渐渗片段，从

而使得该导入系群体抗病性得到提高。

２．２　抗病ＱＴＬ分析
由表２可知，在２种环境下共检测到１０个抗病性 ＱＴＬ，

其中，在环境１下检测到２个ＱＴＬ，ｑＶＷ－５－１定位在５号染
色体６０．０９ｃＭ处，侧邻标记为 ＣＩＣＲ０１６－ＣＩＣＲ１８６，ＬＯＤ值
为３．４，解释１７．６％的表型变异率，病指增效基因贡献亲本为
陆地棉ＰＤ９４０４２；ｑＶＷ－９－１定位在 ９号染色体 １４．９９ｃＭ
处，侧邻标记为 ＣＩＣＲ６５８－ＢＮＬ３７７９，ＬＯＤ值为 ２．７，解释
１４．６％ 的表型变异率，增效基因贡献亲本为陆地棉

ＰＤ９４０４２；在环境２下检测到８个 ＱＴＬ，ｑＶＷ－４－１定位在４
号染色体０．０１ｃＭ处，侧邻标记为 ＤＰＬ００８５－ＢＮＬ５３０，ＬＯＤ
值为２．７，解释１４．０％的表型变异率，增效基因贡献亲本为陆
地棉ＰＤ９４０４２；ｑＶＷ－１０－１定位在１０号染色体０．０１ｃＭ处，
侧邻标记为ＢＮＬ１４３８－ＣＩＣＲ００２ａ，ＬＯＤ值为２．８，解释１４０％
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的表型变异率，增效基因贡献亲本为黄褐棉；ｑＶＷ－１６－１
定位在１６号染色体 ７９．６７ｃＭ处，侧邻标记为 ＣＩＣＲ１６６ｂ－
ＢＮＬ１６０４，ＬＯＤ值为２．６，解释１９．１％的表型变异率，增效基
因贡献亲本为黄褐棉；ｑＶＷ－１８－１定位在 １８号染色体
４９．５１ｃＭ处，侧邻标记为 ＢＮＬ１７２１－ＭＵＳＳ６０３，ＬＯＤ值为
２．７，解释１７．９％的表型变异率，增效基因贡献亲本为黄褐
棉；定位于１９号染色体的抗病ＱＴＬ有３个，其中ｑＶＷ－１９－１
定位在１９号染色体３１２．６７ｃＭ处，侧邻标记为 ＢＮＬ３０２９－
ＤＰＬ０４４４，ＬＯＤ值为２．９，解释１８．６％的表型变异率，增效基

因贡献亲本为黄褐棉；另外ｑＶＷ－１９－２定位在１９号染色体
３３．５２ｃＭ处，侧邻标记为ＣＩＣＲ５２４－ＣＩＣＲ０５６，ＬＯＤ值为２．６，
解释 ２１．９％的表型变异率，增效基因贡献亲本为陆地棉
ＰＤ９４０４２；ｑＶＷ－１９－３定位在１９号染色体７０．３９ｃＭ处，侧邻
标记为ＢＮＬ３８１１－ＭＵＳＳ１１８，ＬＯＤ值为３．０，解释１８．７％的表
型变异率，增效基因贡献亲本为陆地棉ＰＤ９４０４２。特别地，位
于２２号染色体上的 ＱＴＬｑＶＷ－２２－１可解释３９．３％的表型
变异率，且ＬＯＤ值高达４．８，其病情指数增效基因来自陆地
棉，即黄褐棉等位基因具有抗病作用，有必要开展深入研究。

表２　ＱＴＬ定位结果

环境 ＱＴＬ名称 所在染色体 侧邻标记
位置

（ｃＭ） ＬＯＤ值 加性效应
贡献率

（％） 增效基因贡献亲本

环境１ ｑＶＷ－５－１ Ｃｈｒ．５ａ ＣＩＣＲ０１６－ＣＩＣＲ１８６ ６０．０９ ３．４ ６．３ １７．６ 陆地棉ＰＤ９４０４２
ｑＶＷ－９－１ Ｃｈｒ．９ ＣＩＣＲ６５８－ＢＮＬ３７７９ １４．９９ ２．７ ３．０ １４．６ 陆地棉ＰＤ９４０４２

环境２ ｑＶＷ－４－１ Ｃｈｒ．４ ＤＰＬ００８５－ＢＮＬ５３０ ０．０１ ２．７ １．１ １４．０ 陆地棉ＰＤ９４０４２
ｑＶＷ－１０－１ Ｃｈｒ．１０ ＢＮＬ１４３８－ＣＩＣＲ００２ａ ０．０１ ２．８ －０．４ １４．０ 黄褐棉

ｑＶＷ－１６－１ Ｃｈｒ．１６ ＣＩＣＲ１６６ｂ－ＢＮＬ１６０４ ７９．６７ ２．６ －０．６ １９．１ 黄褐棉

ｑＶＷ－１８－１ Ｃｈｒ．１８ ＢＮＬ１７２１－ＭＵＳＳ６０３ ４９．５１ ２．７ －２．０ １７．９ 黄褐棉

ｑＶＷ－１９－１ Ｃｈｒ．１９ａ ＢＮＬ３０２９－ＤＰＬ０４４４ ３１２．６７ ２．９ －０．２ １８．６ 黄褐棉

ｑＶＷ－１９－２ Ｃｈｒ．１９ｂ ＣＩＣＲ５２４－ＣＩＣＲ０５６ ３３．５２ ２．６ ４．１ ２１．９ 陆地棉ＰＤ９４０４２
ｑＶＷ－１９－３ Ｃｈｒ．１９ｃ ＢＮＬ３８１１－ＭＵＳＳ１１８ ７０．３９ ３．０ ２１．７ １８．７ 陆地棉ＰＤ９４０４２
ｑＶＷ－２２－１ Ｃｈｒ．２２ ＢＮＬ３６０１－ＮＡＵ５０４６ １４．１６ ４．８ ３８．０ ３９．３ 陆地棉ＰＤ９４０４２

　　用绘图软件 ＭａｐＣｈａｒｔ绘制目标 ＱＴＬ在染色体或连锁图
谱上的位置，如图３所示：图中为ｑＶＷ－２２－１主效ＱＴＬ的遗
传图谱分析，图上划线标记的是 ＱＴＬ的多态性位点，显示的
是可能存在于该区间的抗病 ＱＴＬ，线性标注即是该区间的范
围，而中间的矩形实心区域是可能性较大的 ＱＴＬ位置，这表
明更为精细的位点可能在此区域；右边的矩形方框是根据

ＬＯＤ值所画的散点图。

３　讨论

在众多作物（水稻［２４］、大豆［２５］、棉花［２６］等）中均有报道

通过高世代回交和分子标记辅助选择相结合来构建染色体片

段代换系，但具有黄褐棉染色体片段代换系的报道较少。本

研究所用亲本材料中的ＰＤ９４０４２是感病陆地棉品系，另一个
亲本是高抗黄萎病的黄褐棉品系，两亲本在抗黄萎病性状方

面差异明显，因此利于进行抗病ＱＴＬ研究。
前人研究中，已报道许多棉花黄萎病抗性ＱＴＬ［２７－２８］。刘

剑光等构建的一个以棉花抗黄萎病品系苏抗０４５和感黄萎病

品系苏研 １１６为亲本的含有 ２３７个 Ｆ２单株的群体中，在
ＮＡＵ２９７０－ＭＵＳＳ１３８区间内检测到１个定位于５号染色体上
的抗黄萎病ＱＴＬ，可解释９．６９％的表型变异率［２９］。Ｓｈｉ等构
建了来自高抗性品系 Ｈａｉ１（海岛棉）和易感品种 ＣＣＲＩ３６（陆
地棉）作为轮回亲本的 ＢＣ１Ｆ１、ＢＣ１Ｓ１、ＢＣ２Ｆ１群体，在全棉基
因组中使用来自ＢＣ１Ｆ１群体的高密度简单重复序列遗传连锁
图谱检测与抗病抗性相关的ＱＴＬ共４８个，其中定位于１９号
染色体上的抗病ＱＴＬ侧邻标记 ＮＡＵ５４８９与笔者所在实验室
鉴定的 ｑＶＷ－１９－３侧邻标记相距甚小，可能有一定的相关
性，位于２２号染色体上的ＱＴＬ侧邻标记ＣＩＣＲ０４３８也出现在
本研究的图谱上；同时也检测出来自５号、９号、１０号染色体
上的许多 ＱＴＬ，但由于缺乏共同标记，难以比较［３０］。Ｙａｎｇ等
利用耐受品种Ｈａｉ７１２４（海岛棉）与易感品种Ｊｕｎｍｉａｎ１（陆地
棉）进行杂交，检测到定位于４号染色体上的抗病 ＱＴＬ侧邻
标记ＮＡＵ３４３７也在笔者所在实验室的检测范围内，与笔者所
在实验室鉴定的ｑＶＷ－４－１可能具有一定的关联［３１］。

本研究检测到的抗病ＱＴＬ大多离散地分布在多条染色
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体上，而在１９号染色体连锁群上有３个ＱＴＬ，这些ＱＴＬ主要
集中在标记ＤＰＬ０４４４、ＣＩＣＲ０５６、ＭＵＳＳ１１８附近，这种 ＱＴＬ成
簇分布现象在其他研究中也有报道，在棉花基因组中可能存

在着对棉花生长发育具有更大作用的高度重复的基因富集

区，ＱＴＬ能发挥多重功能以弥补数量上的不足［３２］。后续的研

究将对一些重点 ＱＴＬ开展精细定位，同时进行标记辅助选
择，以期为棉花抗黄萎病育种实践服务。
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硅处理茶树对茶尺蠖取食的调控作用

李荣林１，杨亦扬１，万　青１，李　欢１，胡振民１，李全华２，蒋川花２

（１．江苏省农业科学院休闲农业研究所，江苏南京２１００１４；２．常州日日春农业科技发展有限公司，江苏常州 ２１３２００）

　　摘要：探讨用硅酸钠、硅鲨（二氧化硅）、硅分散剂、硅消泡剂分别喷雾处理茶树后，茶尺蠖取食和生长受到的影
响。结果表明，在非选择性试验测试下茶尺蠖取食量下降，且以硅酸钠水溶液处理拒食率最高，为５１．９８％，但同时硅
酸钠水溶液处理下茶尺蠖食物转化率也最高，为０．２８９６ｇ／ｇ。在选择性试验测试下硅酸钠水溶液处理和硅消泡剂处
理拒食率较高，分别达到 ２６．４４％、２６．７４％，而硅分散剂处理的拒食率为１９．９１％，硅鲨处理则只有１０．８４％。与对照
相比，硅酸钠水溶液、硅鲨、硅分散剂处理均显著降低多酚氧化酶（ｐｏｌｙｐｈｅｎｏｌｏｘｉｄａｓｅ，简称ＰＰＯ）的活性，硅消泡剂处理
后ＰＰＯ活性上升；硅酸钠水溶液、硅鲨处理后苯丙氨酸解氨酶（ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅａｍｍｏｎｉａｌｙａｓｅ，简称 ＰＡＬ）活性略有上升，
但与对照差异不显著，硅分散剂处理后ＰＡＬ活性略有下降，但硅消泡剂处理使ＰＡＬ活性升高２．３０倍。与对照相比硅
酸钠水溶液、硅鲨、硅分散剂处理下葡萄糖苷酶（ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ，简称ＧＵＳ）活性显著降低，硅消泡剂处理葡萄糖苷酶活性
略有降低；硅酸钠水溶液处理过氧化物酶（ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ，简称ＰＯＤ）活性升高６６．１％，其他几种硅制剂处理 ＰＯＤ活性均
降低，硅鲨处理和硅分散剂处理ＰＯＤ活性强烈降低。硅酸钠水溶液处理引起的ＰＯＤ活性和 ＰＡＬ活性上升可能是硅
酸钠引起茶尺蠖拒食率较高的原因，但硅酸钠水溶液处理又降低 ＰＰＯ的活性。硅消泡剂处理使 ＰＯＤ活性下降，ＰＰＯ
活性上升，２种氧化酶活性变化与拒食率之间不能很好地对应，因此硅引起的茶尺蠖取食变化的机制仍有待探索。
　　关键词：硅制剂；茶尺蠖；取食调节；非选择性试验；拒食率
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　　茶尺蠖是目前我国茶区最主要的一种害虫，发生率高，危
害严重。茶尺蠖防治方法多样，研究广泛，到目前为止仍然以

化学农药防治为主，积极探索新的防治方法和策略依然是这

一领域的研究重点［１－３］。

硅（Ｓｉ）是地壳中最丰富的元素之一，已有研究证实硅是
植物生长的必需元素之一［４］。由于硅对水稻的生理作用已

较为明确，有关硅对水稻抗虫作用的研究也较多，基本结论认

为，施用硅肥对水稻防御二化螟、卷叶螟是有益的［５－６］。

硅对其他植物抗病、抗虫、抗非生物逆境作用的研究也有

很多报道［７－８］，硅可以在植物表面形成直接的物理障碍或在

植物组织内沉积阻止害虫取食［９－１０］。Ｍｃｃｏｌｌｏｃｈ等首先提出，
二氧化硅对玉米抗黑森瘿蚊有重要作用［１１］，之后研究表明，

施用硅肥可增强大多数作物对植食性昆虫的抗性［１２－１５］。植

物吸收的硅可能参与了植物受到生物或非生物胁迫后的生理

代谢，通过生理性防卫机制减轻或降低危害，这种防御机制可

能与硅作为单一物理屏障的防御机制相互协同，也可能针对

不同的胁迫各自发挥主导作用［１６－１７］。有机硅作为作物生长

调理剂，可调节植物的生长发育，提高作物的生长性能，这可

能间接影响害虫的取食和繁衍［１８－１９］。

然而，也有不少研究认为，植物吸收了硅以后对植物抗虫

性没有影响。Ｍａｓｓｅｙ等研究发现，植物硅含量升高并未对蚜
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