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　　摘要：为明确西花蓟马取食不同嗜食寄主对其体内胰蛋白酶基因ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１表达量的影响，研究了西花蓟马
从菜豆豆荚分别转换到较嗜食寄主菜豆植株和非嗜食寄主蚕豆植株上继代饲养１、２、３代后，其２龄若虫和成虫体内
ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１表达量的异同。结果表明，转换到菜豆植株上继代饲养的１、２、３代西花蓟马２龄若虫体内 ＣＬ４５２０．
Ｃｏｎｔｉｇ１表达量分别比对照降低了６１．８６％、１３．１６％、１９．１０％，在成虫体内降低了５７．０７％、８８．０３％、１２．４１％；转换到
蚕豆植株上继代饲养的１、２、３代西花蓟马２龄若虫体内ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１表达量分别是对照的２．３３倍、６．０６倍、４．１０
倍，成虫则是对照的３．９３倍、６．４４倍、５．５５倍。由此得出，当转换寄主后，西花蓟马体内胰蛋白酶基因ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１
会迅速产生响应，其表达量发生明显变化，ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１的表达量在取食嗜食寄主菜豆植株时受到一定的抑制，而
在取食非嗜食寄主蚕豆植株时明显被激活，且ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１的表达量在西花蓟马不同龄期存在差异。
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　　寄主植物和昆虫在长期的进化过程中相互影
响、相互适应或协同进化，当寄主植株被昆虫取食

时会产生多种防御物质［１］，而植食性昆虫面对寄主

的防御机制，也会在进化过程中形成相应的反防御

机制，其中昆虫体内的消化酶就起到了重要作

用［２］。昆虫利用其体内消化酶降解植物淀粉和蛋

白质等，达到消化和吸收营养物质的目的；同时，昆

虫体内消化酶活性的高低反映了昆虫对营养物质

消化吸收的能力和生长发育的速率［３－５］。胰蛋白酶

（ｔｒｙｐｓｉｎ，ＴＲＹ）是昆虫中肠中重要的蛋白水解酶，可
以有力迅速地激活其他蛋白酶原，进而行使消化功

能［６］。此外，胰蛋白酶还具有阻止前体细胞抗体毁

灭的功能［７］。

西花蓟马［Ｆｒａｎｋｌｉｎｉｅｌｌａｏｃｃｉｄｅｎｔａｌｉｓ（Ｐｅｒｇａｎｄｅ）］
属缨翅目（Ｔｈｙｓａｎｏｐｔｅｒａ）蓟马科（Ｔｈｒｉｐｉｄａｅ）。２１世
纪初，西花蓟马在我国北京首次被报道［８］，之后迅

速传播扩散，近年来相继在吉林［９］、新疆［１０］、宁

夏［１１］和内蒙古中西部［１２］等地被发现。西花蓟马主

要通过锉吸式口器危害寄主植物的叶、花和果

实［１３］，也可传播番茄斑萎病毒（ｔｏｍａｔｏｓｐｏｔｔｅｄｗｉｌｔ
ｖｉｒｕｓ，ＴＳＷＶ）等多种植物病毒，加重对植物的危
害［１４－１５］，是世界危险性害虫。

西花蓟马是典型的多食性害虫，可危害不同种

类植物，主要危害花卉、蔬菜和果树等，寄主达６０多
个科５００多种植物，可在不同寄主植物间迁移扩散
危害［１６］。但西花蓟马在不同寄主植株上的发育历

期、产卵量和着虫率等有明显差异［１７－１９］。由于不同

寄主植株所含营养物质的质和量不同［２０］，昆虫取食

诱导产生的防御物质也不同，因此导致昆虫在不同

寄主上适应性不同。Ｋｏｔｋａｒ等的研究结果表明，昆
虫取食不同寄主植株后消化酶活性都会不同［２１－２２］，

说明不同寄主是影响昆虫体内消化酶活性的重要

因子。牟峰的研究表明，取食不同处理菜豆植株

后，西花蓟马体内消化酶活性发生显著变化［２３］；姜

丽娜等研究发现，取食不同寄主植株的西花蓟马体

内消化酶活性变化不一致［６］；在蒲恒浒等的研究

中，西花蓟马取食不同诱导处理的番茄植株后，其

体内消化酶活性显著高于取食健康的番茄植株［２４］，

但这些研究中并未报道不同嗜食寄主对西花蓟马
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消化酶基因表达量的影响。

为研究不同嗜食寄主对西花蓟马消化酶基因

表达量的影响，以及西花蓟马取食不同寄主后的逐

代适应过程，本试验在前人明确菜豆植株为西花蓟

马较嗜食寄主和蚕豆植株为非嗜食寄主的基础

上［１８，２５］，研究了取食菜豆豆荚的西花蓟马分别转换

到较嗜食寄主菜豆植株和非嗜食寄主蚕豆植株上

继代饲养１、２、３代后，其２龄若虫和成虫体内胰蛋
白酶基因ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１的表达量，以期揭示西花
蓟马对不同嗜食寄主植物的适应性的异同，为明确

西花蓟马与寄主之间的互作机制奠定基础。

１　材料与方法

１．１　材料
１．１．１　供试虫源　西花蓟马采自贵州省贵阳市花
溪周边蔬菜地，鉴定后在人工气候箱［ＲＸＺ型，购自
宁波江南仪器厂，温度为（２５±１）℃，相对湿度为
（７０±５）％，光—暗周期为１４ｈ—１０ｈ］以菜豆豆荚
长期继代饲养达２０代以上。
１．１．２　供试寄主　菜豆品种选自河北省辛集市盛
农种子公司的金束鹿泰国地豆王，于人工气候室

（条件同人工气候箱）内培养菜豆植株，每营养钵

（直径１０ｃｍ，高９ｃｍ）培育２株清洁苗，待菜豆长至
１５ｃｍ左右、３～４张真叶时，取长势一致的菜豆植株
作为供试寄主植物，生长期间不施用任何农药。

蚕豆品种选自康乐县进忠农产品实业开发有

限责任公司的临蚕五号，于人工气候室内培养蚕豆

植株（条件同上），每营养钵（直径１０ｃｍ，高９ｃｍ）
培育４株清洁苗，待蚕豆长至１５ｃｍ左右、８～１０张
叶时，取长势一致的蚕豆植株作为供试寄主植物。

生长期间不施用任何农药。

１．２　试验方法
１．２．１　菜豆和蚕豆植株上Ｆ１代西花蓟马的饲养及

２龄若虫和成虫的取样　选取健康、长势一致的菜
豆、蚕豆植株各６０钵，每个养虫笼中放置１２钵寄主
植株，取人工气候箱内菜豆豆荚上饲养的已交配３ｄ
的西花蓟马雌成虫分别接到菜豆植株和蚕豆植株

上，每钵植株约１００头雌成虫，２４ｈ后，剔除所接所
有成虫，每天观察叶片上孵化出的若虫情况，待西

花蓟马若虫达２龄阶段，每个养虫笼中挑取２００头
若虫为１个样，放入１．５ｍＬ离心管中，贴上标签，立
即用液氮冷冻于－８０℃下冰箱中保存，以备提取总
ＲＮＡ时取用。同时保留一定若虫继续在植株上饲

养，至成虫阶段后取成虫１５０头放入１．５ｍＬ离心管
中，贴上标签，立即用液氮冷冻于 －８０℃下冰箱中
保存，以备提取总 ＲＮＡ时取用。在饲养过程中，如
有萎蔫植株，及时补加新鲜长势相同的植株。试验

设置５个养虫笼，每个养虫笼的西花蓟马为 １个
重复。

１．２．２　菜豆和蚕豆植株上Ｆ２代西花蓟马的饲养及
２龄若虫和成虫的取样　在“１．２．１”节中成虫取样
２～３ｄ后，另取已交配的 Ｆ１代雌成虫１００头，依照
“１．２．１”节中相同的方法转移到新的养虫笼健康的
同种植株上，待分别发育到２龄若虫和成虫后，对２
龄若虫和成虫取样，贴上标签后，立即用液氮冷冻

置于－８０℃下冰箱中保存。试验设置５个养虫笼，
每个养虫笼的西花蓟马为１个重复。
１．２．３　菜豆和蚕豆植株上Ｆ３代西花蓟马的饲养及
２龄若虫和成虫的取样　在“１．２．２”节的中成虫取
样２～３ｄ后，另取已交配的Ｆ２代雌成虫１００头，依
照“１．２．１”节中相同的方法转移到新的养虫笼健康
的同种植株上，待分别发育到２龄若虫和成虫后，对
２龄若虫和成虫取样，贴上标签后，立即用液氮冷冻
置于－８０℃下冰箱中保存。试验设置５个养虫笼，
每个养虫笼的西花蓟马为１个重复。

试验以菜豆豆荚上长期继代饲养的西花蓟马２
龄若虫及雌成虫为对照。

１．２．４　西花蓟马成虫和２龄若虫总ＲＮＡ的提取　
参照ＳＶＴｏｔａｌＲＮＡ分离纯化试剂盒（Ｐｒｏｍｅｇａ）说明
书步骤进行西花蓟马成虫和２龄若虫总 ＲＮＡ的提
取，取吸光度比 Ｄ２６０ｎｍ／Ｄ２８０ｎｍ处于１．９～２．１之间及
Ｄ２６０ｎｍ／Ｄ２３０ｎｍ为２．１左右的ＲＮＡ备用。
１．２．５　反转录　根据 ＲｅｖｅｒｔＡｉｄＦｉｒｓｔＳｔｒａｎｔｃＤＮＡ
ＳｙｎｔｈｅｓｉｓＫｉｔ反转录试剂盒（Ｔｈｅｒｍｏ）的操作方法进
行反转录。

１．２．６　引物设计　引物序列ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１＿Ａｌｌ－
Ｆ：ＣＧＧＴＴＧＴＧＧＡＡＴＧＧＣＴＡＡ；ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１＿Ａｌｌ－
Ｒ：ＡＣＴＡＧＡＡＣＧＧＡＣＧＧＡＣＴＣ。引物由生工生物工
程（上海）股份有限公司合成。

１．２．７　实时荧光定量（ｒｅａｌｔｉｍｅｑＰＣＲ）分析　以西
花蓟马ＥＦ－１基因作为内参基因［２６］。本试验借助

Ｍｘ３０００ＰＴＭ荧光定量 ＰＣＲ仪和 ＭｘＰｒｏ软件，以
ＦａｓｔＳｔａｒｔＥｓｓｅｎｔｉａｌＤＮＡＧｒｅｅｎＭａｓｔｅｒ（Ｒｏｃｈｅ公司）为
荧光染料，根据 ｑＰＣＲ结果得到的 ＣＴ值采用２

－ΔΔＣＴ

法进行基因相对表达量的计算。

１．３　数据分析
用Ｅｘｃｅｌ２０１６和ＳＰＳＳ１９．０软件对试验数据进
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行统计和分析，不同世代间差异性分析用 Ｄｕｎｃａｎｓ
多重比较，２龄若虫和成虫两虫态间、菜豆和蚕豆植
株间的差异均采用独立样本ｔ检验。

２　结果与分析

２．１　取食菜豆植株对西花蓟马不同世代胰蛋白酶
基因ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１表达量的影响

由图１可知，西花蓟马从菜豆豆荚转换到菜豆
植株后，西花蓟马 ２龄若虫体内胰蛋白酶基因
ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１的表达量在 Ｆ１代显著下降；到 Ｆ２
代后，表达量有所上升，与对照和 Ｆ１代差异均不显
著；到Ｆ３代 ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１的表达量与 Ｆ２代大致
相当。西花蓟马 ２龄若虫体内胰蛋白酶基因
ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１的表达量在 Ｆ１代、Ｆ２代和 Ｆ３代依
次比对照降低６１．８６％、１３．１６％和１９．１０％。
　　成虫体内胰蛋白酶基因 ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１的表
达量在Ｆ１代也显著下降；到了Ｆ２代下降更为明显，
达到最低水平，比对照降低了８８．０３％；到 Ｆ３代后，
西花蓟马成虫体内 ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１的表达量上升
到了对照水平。

西花蓟马取食菜豆植株 Ｆ２代时，２龄若虫体内
ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１的表达量显著高于成虫；取食菜豆
植株 Ｆ１ 代和 Ｆ３ 代时，均是成虫体内 ＣＬ４５２０．
Ｃｏｎｔｉｇ１的表达量显著高于２龄若虫。

２．２　取食蚕豆植株对西花蓟马不同世代胰蛋白酶
基因ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１表达量的影响

由图２可知，西花蓟马从菜豆豆荚转换到蚕豆
植株后，２龄若虫体内 ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１的表达量在
Ｆ１代有所上升但和对照差异不显著；到 Ｆ２代后，表

达量显著上升，达到最高水平，为对照的６．０６倍；到
Ｆ３代 ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１的表达量虽比 Ｆ２代显著下
降，但仍显著高于Ｆ１代和对照。

成虫体内 ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１的表达量转移到蚕
豆植株后均显著升高，在 Ｆ１代和 Ｆ２代分别为对照
的３．９３倍和６．４４倍，且在 Ｆ２代达到最高水平，Ｆ３
代ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１的表达量虽略有下降，但与Ｆ２代
差异不显著。

西花蓟马取食蚕豆植株 Ｆ２代时，２龄若虫和成
虫体内ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１的表达量差异不显著，而取
食蚕豆植株 Ｆ１ 代和 Ｆ３ 代时，均是成虫体内
ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１的表达量显著高于２龄若虫。

２．３　取食不同寄主对西花蓟马体内胰蛋白酶基因
ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１表达量的影响

由表１可知，取食不同嗜食寄主植株西花蓟马
相同世代和同一虫态下体内胰蛋白酶基因

ＣＬ４５２０Ｃｏｎｔｉｇ１表达量不同，均是取食蚕豆植株的
ＣＬ４５２０Ｃｏｎｔｉｇ１表达量显著高于取食菜豆植株的。
西花蓟马２龄若虫体内胰蛋白酶基因ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１
表达量在取食蚕豆植株的Ｆ１代、Ｆ２代、Ｆ３代分别是
取食菜豆植株的Ｆ１代、Ｆ２代、Ｆ３代的６．１０倍、６．９８、
５．０７倍，成虫体内的表达量也是在取食蚕豆植株时
高，分别是取食菜豆的９．１６、５３．８２、６．３４倍。

３　讨论

昆虫体内的消化酶与取食的食物密切相关，其

酶活性的高低是判断昆虫对不同寄主适合度的重

要指标［２７］。通常情况下，基因表达量上升会导致其

编码的蛋白质表达量升高，进而会使其相应酶活性

增强［２８－２９］。本研究发现同一世代和相同虫态下取

食非嗜食寄主蚕豆植株的西花蓟马体内胰蛋白酶基
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表１　取食不同寄主的西花蓟马体内胰蛋白酶基因

ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１表达量

虫态 世代
表达量

菜豆植株 蚕豆植株

２龄若虫 Ｆ１ ０．３８５５±０．０１６９ ２．３５０５±０．０３４８

Ｆ２ ０．８７７７±０．２７１７ ６．１２２１±０．９３１７

Ｆ３ ０．８１７７±０．１１７６ ４．１４３５±０．５５０６

成虫 Ｆ１ ０．５９５６±０．０４９４ ５．４５８０±０．１６０３

Ｆ２ ０．１６６０±０．０１４９ ８．９３４２±０．７５８０

Ｆ３ １．２１５１±０．１１２８ ７．７０１６±０．９６９２

　　注：表中数值为平均值 ±标准误，“”表示西花蓟马同一世代

同一虫态取食不同寄主之间胰蛋白酶基因 ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１表达量

差异显著（ｔ检验，Ｐ＜０．０５）。

因ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１表达量显著高于取食较嗜食寄
主菜豆植株的。可能是因为西花蓟马取食非嗜食

寄主蚕豆时，为了更好地分解吸收寄主植物营养物

质而增加胰蛋白酶基因的表达量，从而增加体内胰

蛋白酶的量。此研究结果和 Ｌｅｏ等研究结果一致，
当斜纹夜蛾取食不适宜寄主时，通过蛋白半胱氨酸

消化酶的过量表达来适应植物［３０］。但也有研究表

明，昆虫取食不同寄主植物时，其消化酶活性与对

寄主的嗜食度基本呈正相关，与本研究结果正好相

反。如张娜等研究发现，甜菜夜蛾５龄幼虫取食３
种不同适合度寄主植物后，其体内淀粉酶和脂肪酶

活性随嗜食度的降低而依次降低［３１］。王倩倩等的

研究表明，取食藜、大豆和向日葵３种喜食寄主的草
地螟幼虫中肠消化酶较取食其他２种非喜食寄主植
物的中肠消化酶活性更强［３２］。阎雄飞等研究发现，

取食适宜寄主复叶槭和漳河柳的光肩星天牛成虫

消化道的淀粉酶、果胶酶和胃蛋白酶活性显著高于

取食抗性寄主新疆杨和白蜡的这３种消化酶的活
性［３３］。还有研究表明，胰蛋白酶基因表达量与寄主

嗜食度无关。如孙洋等研究测定了绿盲蝽取食８种
不同嗜食度寄主后体内一种胰蛋白酶基因的表达

量，体内ＡｌＳＰ４基因表达量在嗜食寄主和非嗜食寄
主上无规律可言，与寄主的嗜食度无关［３４－３６］。可能

是因为不同学者研究的消化酶基因不同，其参与的

分子调节机制也不同，也有可能是因为昆虫种类不

同，其适应不同寄主的机制也不同，具体原因还需

进一步研究。

本研究结果表明，当转换寄主后，Ｆ１代西花蓟
马２龄若虫和成虫体内胰蛋白酶基因 ＣＬ４５２０．
Ｃｏｎｔｉｇ１表达量会发生较大变化，除取食菜豆植株的

Ｆ２代２龄若虫外，其余均在 Ｆ２代达到最高水平或
最低水平，到 Ｆ３代时，取食菜豆植株的西花蓟马表
达量恢复到对照水平，取食蚕豆植株的表达量仍然

显著高于对照。可能是转换到较嗜食寄主后，西花

蓟马通过调控自身酶基因表达量，在Ｆ３代就适应了
寄主，而转换到非嗜食寄主后，适应过程较长，在 Ｆ３
代并不能很好地适应寄主，因此继续通过提高酶基

因表达量达到适应寄主的目的。

本研究结果表明，西花蓟马取食同种寄主植株

的情况下，除了取食菜豆植株的Ｆ２代西花蓟马２龄
若虫体内胰蛋白酶基因 ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１表达量比
成虫高，其余的成虫表达量均比同一世代２龄若虫
高，说明不同虫态对寄主的适应能力不同。郅军锐

等研究发现，西花蓟马２龄若虫和成虫取食健康和
二斑叶螨危害后的菜豆植株后体内保护酶和解毒

酶活性的变化和虫态、酶的种类及寄主有关，也说

明了在适应寄主过程中酶变化的复杂性［３７］。

本研究揭示了西花蓟马体内胰蛋白酶基因

ＣＬ４５２０．Ｃｏｎｔｉｇ１对菜豆和蚕豆２种不同嗜好寄主的
适应过程。至于西花蓟马取食其他不同寄主之后

体内胰蛋白酶基因和其他消化酶基因表达量如何

改变，不同消化酶基因如何协调，如何适应对不同

类别寄主，还须进一步研究。
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ｏｃｃｉｄｅｎｔａｌｉｓ（Ｔｈｙｓａｎｏｐｔｅｒａ：Ｔｈｒｉｐｉｄａｅ）［Ｊ］．ＰＬｏＳｏｎｅ，２０１４，９

（１０）：ｅ１１１３６９．

［２７］贾　冰，谭　瑶，付晓彤，等．不同寄主植物对牧草盲蝽生长发

育、繁殖及消化酶活性的影响［Ｊ］．草业科学，２０１８，３０１（８）：

１６２－１７１．

［２８］ＰａｎＹＯ，ＧｕｏＨＬ，ＧａｏＸＷ．Ｃａｒｂｏｘｙｌｅｓｔｅｒａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ，ｃＤＮＡ

ｓｅｑｕｅｎｃｅ，ａｎｄｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｉｎｍａｌａｔｈｉｏｎｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅａｎｄｒｅｓｉｓｔａｎｔ

ｓｔｒａｉｎｓｏｆｔｈｅｃｏｔｔｏｎａｐｈｉｄ，Ａｐｈｉｓｇｏｓｓｙｐｉｉ［Ｊ］．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ

ＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙａｎｄＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙＢ－Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ＆ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ，

２００９，１５２（３）：２６６－２７０．

［２９］ＺｈｏｕＸＪ，ＳｈｅｎｇＣＦ，ＬｉＭ，ｅｔａｌ．Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｒｅｓｐｏｎｓｅｓｏｆｎｉｎｅ

ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅＰ４５０ｇｅｎｅｓｔｏｘｅｎｏｂｉｏｔｉｃｓｉｎｔｈｅｃｏｔｔｏｎｂｏｌｌｗｏｒｍ

Ｈｅｌｉｃｏｖｅｒｐａａｒｍｉｇｅｒａ［Ｊ］．ＰｅｓｔｉｃｉｄｅＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙａｎｄＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，

２０１０，９７（３）：２０９－２１３．

［３０］ＬｅｏＦＤ，Ｂｏｎａｄé－ＢｏｔｔｉｎｏＭＡ．Ｏｐｐｏｓｉｔｅｅｆｆｅｃｔｓｏｎｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ

ｌｉｔｔｏｒａｌｉｓｌａｒｖａｅｏｆｈｉｇｈｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｏｆａｔｒｙｐｓｉｎｐｒｏｔｅｉｎａｓｅ

ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｉｎｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，１９９８，１１８（３）：

９９７－１００４．

［３１］张　娜，郭建英，万方浩，等．寄主植物对甜菜夜蛾生长发育和

消化酶活性的影响［Ｊ］．植物保护学报，２００９，３６（２）：１４６－

１５０．　

［３２］王倩倩，王　蕾，李克斌，等．不同寄主植物对草地螟的营养作

用及消化酶的影响［Ｊ］．植物保护，２０１５，４１（４）：４６－５１．

［３３］阎雄飞，刘　娟，刘永华．不同寄主对光肩星天牛成虫消化酶的

影响［Ｊ］．湖北农业科学，２０１２，５１（１８）：４０１０－４０１３．

［３４］徐文华，王瑞明，林付根，等．棉盲蝽的寄主种类、转移规律、生

态分布与寄主的适合度［Ｊ］．江西农业学报，２００７，１９（１２）：

４５－５０，５６．

［３５］魏书艳，肖留斌，谭永安，等．不同寄主受绿盲蝽危害后生理代

谢指标的变化［Ｊ］．植物保护学报，２０１０，３７（４）：３５９－３６４．

［３６］孙　洋，柏立新，张永军，等．绿盲蝽丝氨酸蛋白酶基因 ＡｌＳＰ４

的克隆及取食不同寄主植物后的表达谱分析［Ｊ］．昆虫学报，

２０１２，５５（６）：６４１－６５０．

［３７］郅军锐，田　甜，温　娟，等．西花蓟马或二斑叶螨为害的菜豆

对两者间后取食者体内保护酶和解毒酶活性的影响［Ｊ］．昆虫

学报，２０１６，５９（７）：７０７－７１５．
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