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摘要    茉莉酸(JA)与水杨酸(SA)为植物体内重要的防御反应信号物质, 在植株受到机械损伤或病虫害侵害时

可作为信号物质, 激活下游相关防御反应. 为应对植株的防御反应, 昆虫通常通过提高自身相关解毒酶活性或

分泌唾液蛋白调节寄主防御反应以增强对寄主植株适应性. 本研究以桃蚜(Myzus persicae (Sulzer))体内的重要解

毒酶谷胱甘肽-S-转移酶(GST)的 sigma型及唾液腺特异表达基因 C002为研究对象, 分别以含有 5 mmol/L JA或

10 mmol/L SA的人工饲料直接饲喂桃蚜, 在不同的取食时间点收集蚜虫, 通过荧光定量 PCR检测 JA或 SA对目

的基因 sigma GST及 C002表达诱导反应. 结果发现, 当桃蚜直接取食含有 JA或 SA的人工饲料后, sigma GST

及 C002表达量都显著升高. 表明, 桃蚜可直接利用寄主植株防御反应信号物质 JA或 SA, 提高体内相关解毒酶

或者唾液蛋白基因表达量, 以提高对寄主防御的适应性. 为进一步开展桃蚜对植物防御反应适应性研究提供新

的思路. 

关键词    桃蚜, 茉莉酸, 水杨酸, sigma型谷胱甘肽-S-转移酶, 唾液蛋白 C002  
  

 
 

植物在生长过程中存在多种环境胁迫因素, 如

植食性昆虫取食和病原物传染. 昆虫-植物在长期的

协同进化过程中形成了复杂的相互关系. 蚜虫是一

类以刺吸植物韧皮部汁液为食的重要害虫之一. 当

植物受到蚜虫为害时, 植物在蚜虫为害部位和在远

离为害部位未受侵染的组织中均产生诱导防御反 

应 [1]. 茉莉酸 (jasmonic acid, JA)和水杨酸 (salicylic 

acid, SA)为两类植物激素, 同时作为植物防御信号物

质, 能通过激活不同防御信号途径, 最终诱导植株产

生防御蛋白或有毒次生代谢物[2], 从而抑制蚜虫的取

食行为, 降低蚜虫种群数量.  

蚜虫为了克服寄主植物防御而得以生存下来 , 
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需要避开作物抗虫物质或者增强减毒能力. 因此, 增

强体内解毒酶系的作用来解除植物次生化合物的毒

害作用是重要的减毒机制之一. 谷胱甘肽-S-转移酶

(glutathione S-transferases, GST)在真核生物中广泛存

在 , 在对异源物质的解毒代谢中起着重要作用 [3,4]. 

GST 是昆虫体内重要的解毒酶系, 研究发现 GST 与

害虫的抗药性相关, 抗药性强的害虫种群体内 GST

酶活显著高于敏感种群[5]; GST也参与对寄主植株次

生代谢物的解毒代谢, 寄主植物的次生物质对 GST

活性具有不同程度的诱导作用 [6,7]. 桃蚜 (Myzus 

persicae (Sulzer))取食十字花科植物次生物质(异硫氰

酸酯类)时, GST 酶活力显著增加[8], 植物次生物质,

如槲皮素和 2-十三烷酮对棉蚜 GSTs也具有较强的诱

导作用[9]. 但是, 一些植物次生物质, 如单宁酸、没食

子酸和香豆素能明显抑制麦长管蚜(Sitobion avenae 

(Fabricius))羧酸酯酶(carboxylesterase, CarE)和 GST

的活力, 降低蚜虫解毒能力, 这也许是次生物质对该

蚜抗生性的原因所在[10]. 昆虫体内的 GST 分为 6 种

亚型, 分别为 delta, epsilon, omega, theta, sigma 及

zeta[11~13]. Sigma 型为 GST 中最大亚家族之一, 在脊

椎动物及无脊椎动物中均有分布[14]. 有研究发现, 作

为植物防御反应的重要信号物质 H2O2可诱导红光雄

蜂(Bombus ignitus)体内 sigma 型 GST 基因的表达量

升高, 表明 sigma GST可能在抗氧化应激反应起重要

作用[1,15].  

其次, 蚜虫唾液在蚜虫-寄主互作关系中起着非

常重要的作用. 唾液蛋白中一些酶类可以协助蚜虫

消化解毒、阻止筛管堵塞或调解寄主防御反应途   

径[16~18]. C002 为蚜虫唾液腺中特异表达基因, 其编

码的蛋白质在功能和序列上与蚜科(Aphididae)以外

的物种无匹配性. 通过同源克隆从豌豆蚜(Acyrtho- 

siphon pisum)[19~20]、桃蚜[21]、小麦蚜虫(麦长管蚜[22]

与麦二叉蚜(Schizaphis graminum (Rondani))[23])中均

克隆了C002基因. 利用RNAi技术沉默C002基因后, 

豌豆蚜及桃蚜的取食受阻, 存活率、繁殖率显著下 

降[19~21]. 通过饲喂 dsRNA沉默麦二叉蚜 C002后, 在

人工饲料上蚜虫的死亡率无显著变化, 但是当把蚜

虫转移到小麦植株后蚜虫在短时间内死亡率显著升

高, 对寄主适应性下降[23]. 另有研究发现, 当桃蚜取

食过表达 C002 的本氏烟(Nicotiana benthamiana)后, 

蚜虫的繁殖率显著增加, 这说明 C002 可促进蚜虫在

其寄主植株上定殖[24]. 通过蛋白质组学技术, 在豌豆

蚜水溶性唾液内及其寄主植株体内检测到了 C002蛋 

白[25~26]. 由此可以看出 C002 蛋白高表达对蚜虫为害

及存活有利, 或者说蚜虫可通过 C002 蛋白的表达来

提高其适应性.  

为了揭示广食性害虫桃蚜为害是否可以在寄主

植株产生防御性次生代谢物之前, 利用 JA/SA 作为

信号物质, 加强自身的解毒能力或改变植株防御反

应, 以提高对寄主植株的适应性. 本研究以桃蚜为目

标害虫, 以 sigma 型 GST, C002 基因表达量为指标, 

研究外源 JA/SA 处理对桃蚜影响. 采用在人工饲料

添加 JA/SA饲喂桃蚜, 测定其可适应 JA/SA的阈值浓

度; 然后通过人工饲料添加阈值浓度的 JA 和 SA 饲

养桃蚜, 分别于 6, 12, 24, 48 h后收集蚜虫, 运用实时

荧光定量 PCR 等分子生物学方法, 检测桃蚜直接取

食植物防御信号物质后对 sigma型 GST, C002基因表

达量的变化, 初步确定桃蚜对于防御信号物质的反

应. 为进一步开展桃蚜对植物防御反应的适应性或

反防御作用研究奠定基础.  

1  材料与方法 

1.1  材料 

(1) 供试蚜虫及烟草植株.  供试桃蚜为北京种

群无性系, 即由最初的 1 头母蚜繁殖而来. 该桃蚜种

群在实验室内盆栽烟草上已饲养至少 10 代. 饲养条

件为 (20±1)℃ , 光照条件为 L:D=16:8, 湿度为

50%~60%.  

(2) 试剂.  实验中所用茉莉酸(JA)、水杨酸(SA)

均购自 Sigma公司(美国); RNA提取试剂 Trizol购自

Invitrogen(美国); 反转录试剂盒 Transcript one-step 

gDNA removal and cDNA synthesis supermix购自北

京全式金公司; Taq酶、DNAmarker购自北京博迈德

生物公司; pEasy-T1载体和大肠杆菌 Top10菌株购自

北京全式金公司 ; 胶回收试剂盒 TIANgel Midi 

purification kit 购自北京天根生物有限公司; 荧光定

量 PCR试剂盒 SYBR Premix Ex TaqTM购自宝生物工

程(大连)有限公司; 蔗糖购自 AMRESCO公司(美国).  

1.2  实验方法 

(1) 饲喂蚜虫 JA/SA.  采用双层 Parafilm膜夹人
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工饲料的方法模拟植物叶片. 选取 30%(W/V)蔗糖溶

液为人工饲料饲喂蚜虫, 蔗糖溶液经 0.2 μm 的微孔

过滤器过滤, 分装到 1.5 mL 灭菌的离心管中, 于

20℃保存, 避免反复冻融; 饲蚜器及饲养方法参照

陈巨莲等人[27].  

先用无水乙醇溶液将 JA, SA分别溶解为 1 mol/L

的母液备用. 然后使用时用人工饲料进一步稀释. 为

摸索桃蚜可正常生存的 JA, SA 最高浓度, 即阈值浓

度, 本实验对 JA, SA分别设置 4个摩尔浓度梯度, 即

5, 10, 25, 50 mmol/L, 向每个饲蚜器中加入 200 µL的

人工饲料, 移入 30 头桃蚜无翅成蚜(提前饥饿处理 

3 h), 于 20℃, L:D=16:8、湿度 50%~60%养虫室饲养

2天. 以不添加防御信号物质的人工饲料为对照组.  

由上述实验得到桃蚜可适应的阈值浓度, 配置

该浓度人工饲料供桃蚜取食, 对照组为纯人工饲料, 

每个饲蚜器中接种 10 头无翅成蚜, 并于 6, 12, 24,  

48 h 收集相应桃蚜, 立刻提取 RNA 并进行反转录, 

cDNA保存于20℃待用.     

(2) RNA 提取与反转录.  使用 Trizol 试剂分别

提取各处理桃蚜总 RNA, 运用微量核酸分析仪

NanoDrop ND-1000(Thermo Fisher Scientific, 美国)

进行 RNA质量分析. cDNA第一链合成: 使用 Trans- 

Script Ⅱ First-Strand cDNA Synthesis SuperMix试剂

盒(北京全式金生物技术有限公司), 以总 RNA 为模

板, OligdT20为引物反转录获得. 所得产物作为 PCR

模板.  

(3) 荧光实时定量 PCR.  通过荧光定量 PCR检

测桃蚜体内解毒酶谷胱甘肽-S-转移酶基因(sigma 型

GST)及唾液腺特异表达基因 C002在不同处理后的表

达情况. 参考 NCBI (National Center for Biotech- 

nology Information)上提供的桃蚜GST (GenBank登录

号 :  EC387215)与 C002 序列(GenBank 登录号 : 

EC389531)设计合适的引物用于荧光定量 PCR, 合成

引物 M p G S T - F 1 ,  M p G S T - R 1 ,  M p C 0 0 2 - F 1 , 

MpC002-R1(表 1)扩增目的基因片段, 产物长度分别

为 100, 190 bp. 以肌动蛋白 Actin 作为内参基因[21], 

合成引物 Actin-F, Actin-R(表 1), 扩增片段大小为 

228 bp. 取 1 μg RNA反转录为 cDNA, 检测目的基因

的相对表达量时, 将模版稀释 10 倍使用. Real-time 

qPCR反应体系为: cDNA 2 μL, 正向引物(10 μmol/L) 

0.5 μL, 反向引物(10 μmol/L) 0.5 μL, 2×SYBR premix  

表 1  荧光定量 PCR所需引物 

引物名称 引物序列 (5′→3′) 
产物片段大小

(bp) 

MpGST-F1 ATTGATTTGTTAGAGGGTC 
100 bp 

MpGST-R1 CAACTGTTGGTCGTTTGG 

MpC002-F1 CACTTCTCGCTAGGTATGT 
190 bp 

MpC002-R1 GTGCTCTAATCTTGGGTT 

Actin-F CGGTTCAAAAACCCAAACCAG 
228 bp 

Actin-R TGGTGATGATTCCCGTGTTC 

 
Ex TaqTM (Tli RNaseH Plus) 10 μL, 50×ROX Refer- 

ence Dye Ⅱ 0.4 μL, ddH2O 6.6 μL补至 20 μL. PCR程

序设定如下: 95℃ 5 min, 95℃ 30 s, 55℃ 30 s, 40个循

环, 每个处理设 3个生物学重复, 每个样品设 3个技

术重复, 采用 2△△Ct方法[22]对 qPCR结果进行计算.  

(4) 数据统计与分析.  在检测桃蚜直接取食 JA

或 SA 不同时间点后目的基因相对表达量变化时, 以

同一时间点对照组中蚜虫目的基因相对表达量为基

准(calibrator). 所用数据都采用 SAS9.1 软件进行分

析, 采用单方面方差分析(One-way ANOVA, P<0.05

或 0.01)进行显著性差异分析.  

2  结果与分析 

2.1  桃蚜对植物防御信号物质的适应性研究 

如图 1 所示, 桃蚜在添加 SA 或 JA 的人工饲料

取食 2 天后, 其存活率随 SA, JA 浓度的增加而逐渐

下降. 2 天后 10 mmol/L SA 处理中, 桃蚜存活率为

(83.33±0)%, 与对照相比无显著差异, 当 SA 浓度超

过 25 mmol/L 时 , 蚜虫存活率显著下降 . 2 天后 

5 mmol/L JA 处理中, 桃蚜存活率为(90.01±1.91)%, 

与对照相比无显著差异, 当 JA 浓度超过 10 mmol/L

时, 蚜虫存活率显著下降, 极显著低于对照组. 据此,

分别选定 10 mmol/L SA及 5 mmol/L JA为桃蚜可正

常生存的 SA, JA 最高浓度, 即阈值浓度, 并以此浓

度对蚜虫进行后续相应研究.  

2.2  桃蚜取食防御信号物质 SA 和 JA 对 sigma 型
GST及 C002基因表达量影响 

通过荧光定量 P C R 检测桃蚜分别取食 

10 mmol/L SA或 5 mmol/L JA后体内 sigma型 GST

及唾液腺特异表达基因 C002 的表达量变化. 如图 2

所示, 桃蚜取食 10 mmol/L SA 6 h后体内 sigma型
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图 1  人工饲料添加不同浓度 SA和 JA对桃蚜存活率的影响 

 

 

图 2  取食 SA或 JA对桃蚜 sigma型 GST基因表达量的影响 

 

GST的表达量显著增加, 在 24 h表达量达到最高, 为

9.96±1.32, 48 h后表达量回落, 仍极显著高于对照组

(P<0.01); 当取食 5 mmol/L JA后蚜虫体内 sigma型

GST 的表达量也显著增加, 在 12 h 达到最高值, 为

9.58±1.05, 极显著高于对照组(P<0.01); 48 h 后回落

至 4.63±0.30, 仍极显著高于对照组(P<0.01).  

SA及 JA对 C002基因诱导表达结果, 如图 3所

示. 桃蚜取食 SA 12 h后, C002基因表达量达到最高
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图 3  取食 SA或 JA对桃蚜 C002基因表达量的影响 

 

为 1.98±0.19, 显著高于对照组(P<0.05), 其后表达量

下降至正常水平; 桃蚜取食 JA后C002表达量也显著

增加, 12 h显著高于对照组(P<0.05), 在 24 h达到最

高值 2.12±0.14, 24~48 h其C002基因表达量都极显著

高于对照组与 SA处理组(P<0.01).  

3  结论与讨论 

虫害诱发的信号传导途径中主要存在茉莉酸

(JA)及水杨酸(SA)介导的信号传导途径. JA介导的信

号传导途径即类十八烷途径是虫害和创伤诱导的主

要途径. 植物受昆虫取食危害后, 诱导合成 JA 及其

衍生物(如 MeJA), JA 合成之后与膜上的受体相结合

而启动防御基因的转录转译以及其他由 JA介导的反

应, 并由此产生防御蛋白或防御酶, 如蛋白酶抑制剂

(PI)、多酚氧化酶(PPO)、病程相关蛋白(PR). JA介导

的类十八烷途径对植物抵御咀嚼式昆虫危害非常重

要. 刺吸式昆虫只造成局部的组织损伤. 通常认为, 

刺吸式昆虫诱导与病原物侵染相似的 SA 途径, 即类

苯丙烷信号途径 ,  首先在限速酶-苯丙氨酸解氨酶

(PAL)催化作用下, 将苯丙氨酸生成肉桂酸, 然后以

肉桂酸为原料通过相应的生化过程合成 SA. 已有证

据支持植物将某些昆虫取食看成是病原物侵染这一

观点, 如蚜虫和白粉虱(Trialeurodes vaporariorum 

(Westwood)). PR 蛋白是病原菌侵染的标志, 而蚜虫

正是潜在的 PR蛋白而非 PI的诱导者. 本实验室研究

发现, 小麦蚜虫取食诱导了茉莉酸、水杨酸信号传导

途径防御关键酶活力显著增加, 并且两条信号传导

途径关键酶基因表达量与对照相比明显升高, 表明

蚜虫取食既激活了茉莉酸介导的信号传导途径, 也

激活了水杨酸介导的信号传导途径, 且蚜虫取食与

机械损伤并不完全相同[28]. 当植株虫害侵染时, 体内

JA 或 SA 含量升高, 进一步引发植株体内防御蛋白

酶、次生代谢物含量增加. 外源茉莉酸喷施诱导小麦

幼苗降低麦蚜取食适合度, 增强小麦对蚜虫、黏虫

(Mythimna separate (Walker))和小麦白粉病的抗 

性[29~31], 可能与寄主植物抗虫次生物质(如丁布)及驱

避性信号物质(如 MeSA)增加有关[32].  

昆虫在受到次生代谢物胁迫时 , 体内解毒酶  

酶活增加, 以提高自身适应性. Li 等人[33]研究发现, 

当玉米穗虫(Helicoverpa zea)取食含有 JA或 SA的人

工饲料或取食损伤处理前期的芹菜(Apium graveolens 
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(celery))叶片后会诱导淋巴液中的细胞色素 P450 基

因表达量升高, 这说明玉米穗虫可以直接利用 SA 或

JA为信号物质, 提高自身解毒能力.  

本研究选取广食性刺吸害虫桃蚜为研究对象 , 

通过荧光定量 PCR 检测蚜虫直接取食植物防御反应

信号物质 JA, SA后, 对蚜虫 sigma型 GST及唾液腺

特异表达基因 C002基因的表达诱导反应. 结果表明, 

桃蚜在直接取食含有 10 mmol/L SA或 5 mmol/L JA

的人工饲料后, sigma型GST及C002基因表达量会显

著升高. 表明桃蚜与玉米穗虫一样可以在寄主植株

产生次级代谢物之前, 直接将防御反应信号物质 JA

或 SA 作为信号分子, 通过上调体内相关解毒基因及

唾液腺相关基因的表达量, 加强自身解毒能力或者

分泌更多的唾液蛋白调节寄主植株的防御反应, 以

提高自身对寄主植株的适应性. 下一步正通过测定

解毒酶活力或Western blot技术从蛋白水平进一步证

明 JA或 SA对 GST, CarE, 细胞色素 P450等相关解

毒酶及唾液蛋白 C002的诱导作用.  

与寡食性害虫不同, 桃蚜与玉米穗虫做为广食

性害虫 [34,35], 在不同寄主植株取食时会诱导产生不

同的次生代谢物, 从而需要面对更为复杂的防御反

应模式. 防御反应信号物质(如 JA, SA)广泛存在于植

物体内, 广食性害虫可能在与寄主植株长期的协同

进化中, 形成了可通过感知寄主内防御信号物质浓

度的变化, 提前增加相关反防御基因的表达, 提高对

寄主植株的适应性.  
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Effects of Plant Defense Signal Molecules Jasmonic Acid and Salicylic Acid on the 
Expression of Detoxification Enzyme Glutathione S-transferases and Salivary Protein 

C002 in Myzus persicae 
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Jasmonic acid (JA) and salicylic acid (SA) are important phytohormones for activating plant defense responses when 
plants suffer from mechanical damage or pest infestation. In response to plant defense responses, insects usually 
increase the detoxification enzyme activity or secrete some saliva proteins into plants to modulate host cell processes 
to promote their adaptation. In this study, we used real-time qPCR to detect the relative gene expression of 
detoxification enzyme named glutathione S-transferases (sigma GST) and salivary gland-specific protein C002 in 
Myzus persicae after feeding with 5mM JA or 10mM SA through artificial diet. The results showed that the relative 
expression of sigma GST and C002 in M. persicae increased significantly after JA and SA treatments. The results 
revealed that M. persicae can use JA and SA as cues to up-regulate gene expression of related detoxification enzyme 
and saliva protein. Our results provided new insights into the research on the mechanism of M. persicae adaptation to 
host plant resistance. 
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