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基于转录组的葡萄花翅小卷蛾
三类解毒酶基因家族分析
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摘要: 【目的】葡萄花翅小卷蛾是我国重要的检疫性害虫ꎬ一旦入侵我国ꎬ将会对我国葡萄产业和林果业

生产造成严重损失ꎬ国外主要使用化学农药防治该虫ꎮ 开展葡萄花翅小卷蛾转录组测序及体内细胞色素

Ｐ４５０ 单加氧酶(ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ Ｐ４５０ ｍｏｎｏｏｘｙｇｅｎａｓｅꎬＣＹＰ)、羧酸酯酶(ｃａｒｂｏｘｙｌｅｓｔｅｒａｓｅꎬＣａｒＥ)和谷胱甘肽 Ｓ￣转
移酶(ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅ Ｓ￣ｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅꎬＧＳＴ)三大解毒系的表达谱分析ꎬ可为葡萄花翅小卷蛾抗药性监测与抗药性

治理研究提供依据ꎮ 【方法】本研究利用 ＢＧＩＳＥＱ￣５００ 平台对葡萄花翅小卷蛾进行转录组测序ꎬ通过从头

组装获得 ｕｎｉｇｅｎｅꎮ 【结果】经数据组装并去冗余后共获得 ４４３６０ 条 ｕｎｉｇｅｎｅꎻ通过与多个公共数据库进行

同源比对ꎬ共注释了 ２８０６５ 条 ｕｎｉｇｅｎｅꎬ通过 Ｎｒ 数据库注释的 ｕｎｉｇｅｎｅ 数量最多(２６３８８ 条ꎬ５９.４９％)ꎬ显示与棉铃虫的 ｕｎｉｇｅｎｅ
同源性最高(２４.１１％)ꎮ 基于基因序列分析表明ꎬ葡萄花翅小卷蛾有 ９１ 条 Ｐ４５０ 基因、３１ 条 ＣａｒＥ 基因和 ２２ 条 ＧＳＴ 基因ꎮ
系统发育分析发现ꎬ葡萄花翅小卷蛾的 Ｐ４５０ 基因主要集中在 ｃｌａｄｅ ３ 和 ｃｌａｄｅ ４ ２ 个分支ꎬ与鳞翅目近源种的 ＣＹＰ 基因聚集

在一起ꎻＣａｒＥ 主要包括外源化合物解毒相关的酯酶及脂质转运和代谢酯酶ꎻＧＳＴ 基因聚类主要包含 Ｄｅｌｔａ、Ｏｍｅｇａ、Ｅｐｓｉｌｏｎ、
Ｔｈｅｔａ 和 Ｍｉｃｒｏｓｏｍａｌ 等亚家族ꎮ 【结论】本研究获得葡萄花翅小卷蛾转录组信息ꎬ鉴定了与葡萄花翅小卷蛾代谢抗性相关的

基因ꎬ可为葡萄花翅小卷蛾杀虫剂和寄主植物的适应性机制研究提供数据和参考ꎮ
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Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｔｈ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｈｏｍｏｌｏｇｙ (２４.１１％) ｗｉｔｈ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｈｅｌｉｃｏｖｅｒｐａ ａｒｍｉｇｅｒａ. Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｅｓꎬ ｗｅ
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ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｉｎｔｏ Ｄｅｌｔａꎬ Ｏｍｅｇａꎬ Ｅｐｓｉｌｏｎꎬ Ｔｈｅｔａ ａｎｄ Ｍｉｃｒｏｓｏｍａｌ ｓｕｂｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ＧＳＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ. 【Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ】 Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅｓ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒａｐｅ ｆｒｕｉｔ ｂｏｒｅｒ ａｎｄ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｐ４５０ꎬ ＧＳＴ ａｎｄ ＣａｒＥꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ｒｅ￣
ｓｅａｒｃｈ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｈｏｓｔ ｐｌａｎｔ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｐｅｓｔ .
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｇｒａｐｅ ｆｒｕｉｔ ｂｏｒｅｒꎻ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅꎻ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ Ｐ４５０ ｍｏｎｏｏｘｙｇｅｎａｓｅꎻ ｃａｒｂｏｘｙｌｅｓｔｅｒａｓｅꎻ ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅ Ｓ￣ｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ

　 　 葡萄花翅小卷蛾是影响世界葡萄产量和质量

的一种重要经济害虫ꎬ２０１２ 年国家检验检疫中心将

其列入检疫性有害生物名录(牛春敬等ꎬ２０１３)ꎮ 该

虫原产于意大利ꎬ后在地中海和欧洲地区迅速蔓

延ꎬ现已扩散至美洲阿根廷、智利、加利福尼亚等地

区(Ｇｉｌｌｉｇａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１)ꎮ 目前ꎬ我国尚未出现该虫

入侵的相关报道(李俊峰等ꎬ２０１７)ꎮ
葡萄花翅小卷蛾隶属鳞翅目 Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ 卷蛾

科 Ｔｏｒｔｒｉｃｉｎａｅꎬ其幼虫可取食多种经济作物的花和

果实ꎬ寄主包括葡萄 Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌ.、油橄榄 Ｏｌｅａ ｅｕ￣
ｒｏｐｅａ Ｌ.、迷迭香 Ｒｏｓｍａｒｉｎｕｓ ｏｆｉｃｉｎａｌｉｓ Ｌ.、铁线莲

Ｃｌｅｍａｔｉｓ ｖｉｔａｌｂａ Ｌ.、山茱萸 Ｃｏｒｎｕｓ ｓｐｐ.、忍冬 Ｌｏｎｉｃｅｒａ
ｘｙｌｏｓｔｅｕｍ Ｌ.、女贞 Ｌｉｇｕｓｔｒｕｍ ｖｕｌｇａｒｅ Ｌ.等在内的 ４０
多种植物(Ｉｒｏｉａｔｔｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１)ꎬ对不同寄主植物营

养物质和次生代谢物具有广泛适应性ꎮ 目前葡萄

花翅小卷蛾的控制主要依赖化学农药(Ａｋｙｏｌ ＆ Ａｓ￣
ｌａｎꎬ２０１０ꎻ Ｉｆｏｕｌｉｓ ＆ Ｓａｖｏｐｏｕｌｏｕꎬ２００４)ꎬ而杀虫剂的

长期使用导致该虫对有机磷、氨基甲酸酯、拟除虫

菊酯等多种杀虫剂产生了抗药性ꎬ造成该虫防治困

难(苏莎等ꎬ２０２０ꎻ Ｐａｓｑｕｉｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎮ
当昆虫遭遇植物防御性次生代谢物和农药等

有毒外源化合物刺激时ꎬ其体内的解毒酶会发生一

系列变化ꎬ从而协助昆虫消除这些化合物对其生长

发育的不利影响 (陈澄宇等ꎬ ２０１５ꎻ 段辛乐等ꎬ
２０１５ꎻ 吴有刚等ꎬ２０１９)ꎮ Ｈａｔｉｐｏｇｌｕ ｅｔ ａｌ.(２０１５)研

究发现ꎬ采自土耳其的葡萄花翅小卷蛾产生抗药性

时ꎬ抗性品系与敏感品系虫体内的解毒酶表达量存

在差异ꎮ Ｎａｖａｒｒｏ￣Ｒｏｌｄáｎ ｅｔ ａｌ.(２０２０)的研究也证实

了不同性别葡萄花翅小卷蛾种群体内解毒酶活性

不同ꎮ 昆虫的解毒酶基因家族主要包括细胞色素

Ｐ４５０( Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ Ｐ４５０ｓꎬ Ｐ４５０ｓ)、羧酸酯酶 ( Ｃａｒ￣
ｂｏｘｙｌｅｓｔｅｒａｓｅｓꎬＣａｒＥ)和谷胱甘肽 Ｓ￣转移酶(Ｇｌｕｔａ￣
ｔｈｉｏｎｅ Ｓ￣ｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅꎬＧＳＴｓ)三大酶系ꎮ 不同解毒酶

对杀虫剂的代谢方式不同:ＣａｒＥ 可使有机物的酯键

发生断裂ꎬ达到解毒效果ꎻＧＳＴ 能促使体内各种有

毒物质以非酶方式排出体外ꎮ 抗药性相关的 Ｐ４５０
基因主要为 ＣＹＰ４ 和 ＣＹＰ６ 家族的成员(张红英等ꎬ
２００２)ꎬ这些基因在昆虫抗性种群中表达水平显著

上升ꎮ 一般来说ꎬ三大解毒酶可通过高表达、基因

扩增或基因突变等方式提高昆虫对杀虫剂的抗性ꎮ
迄今为止ꎬ对葡萄花翅小卷蛾抗性的研究主要

集中在比较其对不同杀虫剂的抗性水平ꎬ而对抗药

性的分子机制知之甚少 ( Ｎａｖａｒｒｏ￣Ｒｏｌｄáｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎬ解毒酶相关的研究对该虫的抗药性监测和

抗药性治理具有重要的意义ꎮ
本研究对葡萄花翅小卷蛾的转录组进行测序ꎬ

并通过注释信息获取解毒酶基因ꎬ与棉铃虫 Ｈｅｌｉ￣
ｃｏｖｅｒｐａ ａｒｍｉｇｅｒａ ( Ｈüｂｎｅｒ ) 和 苹 果 蠹 蛾 Ｃｙｄｉａ
ｐｏｍｏｎｅｌｌａ Ｌ.等鳞翅目昆虫的同源基因对比ꎬ进行系

统发育树分析ꎬ探究三大解毒酶家族基因的分类和

进化特点ꎬ挖掘该虫的解毒酶基因序列ꎬ为进一步

研究葡萄花翅小卷蛾对杀虫剂和寄主植物的适应

性机制奠定基础ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 ＲＮＡ 样本

葡萄花翅小卷蛾样本由阿根廷门多萨省农业

卫生与质量研究所 Ｇｕｓｔａｖｏ Ｔａｒｅｔ 先生提供ꎬ成虫样

本保存于 ＲＮＡ 保存液中ꎻＲＮＡ 的提取参照 Ｄｉｒｅｃｔ￣
ｚｏｌ ＲＮＡ Ｍｉｎｉｐｒｅｐ 试剂盒 ( Ｚｙｍｏ ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ Ｉｒｖｉｎｅꎬ
ＣＡ)说明书ꎬＤＮａｓｅ Ｉ 处理去除 ＤＮＡ 残留ꎮ 利用

Ｎａｎｏ Ｐｈｏｔｏｍｅｔｅｒ 测定仪和凝胶电泳检测 ＲＮＡ 浓度

和质量ꎮ
１.２　 转录组测序、组装及功能注释

将满足测序要求的高质量葡萄花翅小卷蛾总

ＲＮＡ 送至深圳华大基因科技有限公司ꎬ 通过

ＢＧＩＳＥＱ￣５００ 测序平台进行转录组测序获得原始数

据ꎻ使用 ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ 进行过滤(去除包含接头、未
知碱基含量>５％和低质量的 ｒｅａｄｓ)ꎻ利用 Ｔｒｉｎｉｔｙ 对

ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 进行 ｄｅ ｎｏｖｏ 组装ꎬ然后使用 Ｔｇｉｃｌ 对组

装的转录本进行聚类去冗余ꎬ获得 ｕｎｉｇｅｎｅꎻ通过

Ｂｌａｓｔ 将组装得到的 ｕｎｉｇｅｎｅ 进行七大功能数据库

Ｎｒ( ｎｏｎ￣ｒｅｄｕｎｄａｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ)、Ｎｔ
(ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａｂａｓｅ)、ＫＥＧＧ (ｋｙｏｔｏ ｅｎｃｙ￣
ｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｇｅｎｏｍｅｓ ) 、 Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ、 ＧＯ
(ｇｅｎｅ ｏｎｔｏｌｏｇｙ )、Ｐｆａｍ 和 ＫＯＧ 注释ꎮ
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１.３　 三大解毒酶基因家族的系统发育分析

以葡萄花翅小卷蛾 ３ 种解毒酶(Ｐ４５０、ＣａｒＥ 和

ＧＳＴ)基因的蛋白序列为基础ꎬ在 ＮＣＢＩ 中下载鳞翅

目物种昆虫 ３ 种解毒酶基因的蛋白序列ꎬ使用

ＭＥＧＡ ７ 程序中的 ＭＵＳＣＬＥ 对不同物种的 Ｐ４５０、
ＧＳＴ 和 ＣａｒＥ 氨基酸序列进行比对(对于 ＣａｒＥ 和

Ｐ４５０ 基因ꎬ选取>１０００ ｂｐ 的基因序列用于建树分

析)ꎮ ３ 种解毒酶基因均采用 ＭＥＧＡ ７ 软件中的

ｎｅｉｇｈｂｏｒ ｊｏｉｎ (ＮＪ)方法构建系统树ꎬＢｏｏｔｓｔｒａｐ 值设

为 １０００ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 转录组组装

为获得葡萄花翅小卷蛾的转录组数据ꎬ利用

ＢＧＩＳＥＱ￣５００ 技术平台对其进行 ＲＮＡ 测序ꎮ 测序

样品数据为 ６.４ Ｇｂꎬ经 Ｔｒｉｎｉｔｙ 和 Ｔｇｉｃｌ 软件拼接共

获得 ４４３６０ 个 ｕｎｉｇｅｎｅꎬ其总长度、平均长度、Ｎ５０ 及

ＧＣ 含 量 分 别 为 ４９８６４５３５、 １１２４、 ２０７８ ｂｐ 和

４２.８１％ꎬ通过 ＢＵＳＣＯ 软件评估组装结果为 ９５％ꎬ表
明转录组的组装具有较高的完整性ꎮ
２.２　 基因功能注释

将组装获得的 ４４３６０ 条 ｕｎｉｇｅｎｅ 与 ７ 个数据库

进行比对ꎮ 结果显示ꎬ共有 ２８０６５ 条 ｕｎｉｇｅｎｅ 被注

释ꎬ其中通过 Ｎｒ 数据库成功注释的 ｕｎｉｇｅｎｅ 数量最

多ꎬ共有 ２６３８８ 条ꎬ在总 ｕｎｉｇｅｎｅ 数中占比 ５９.４９％
(表 １)ꎮ Ｕｎｉｇｅｎｅ 注释到 Ｎｒ 数据库的物种主要为

棉铃虫和柑橘卷叶蛾 Ａｍｙｅｌｏｉｓ ｔｒａｎｓｉｔｅｌｌａ (Ｗａｌｋｅｒ)ꎬ
分别占 ２４.１１％和 １６.９４％(图 １)ꎮ 此外ꎬ根据 Ｎｒ 注
释结果ꎬ本研究共注释了 １４４ 条解毒酶基因ꎬ其中

包括 ９１ 条 Ｐ４５０ 酶系基因、２２ 条 ＧＳＴ 酶系基因和

３１ 条 ＣａｒＥ 酶系基因ꎮ

表 １　 葡萄花翅小卷蛾转录组 ｕｎｉｇｅｎｅ ＢＬＡＳＴ
注释结果

Ｔａｂｌｅ １　 ＢＬＡＳＴ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｕｎｉｇｅｎｅｓ
ｉｎ ｇｒａｐｅ ｆｒｕｉｔ ｂｏｒｅｒ

注释数据库
Ａｎｏｎｏｔａｔｉｏｎ
ｄａｔａｂａｓｅ

转录本数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ / 条

占比
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

ｏｆ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ / ％

Ｎｒ ２６３８８ ５９.４９
Ｎｔ １１４７８ ２５.８７
Ｓｗｉｓｓｐｒｏｔ １７５６４ ３９.５９
ＫＥＧＧ ２０６３０ ４６.５１
ＫＯＧ １７３１７ ３９.０４
Ｐｆａｍ １７８７１ ４０.２９
ＧＯ ５０６３ １１.４１

图 １　 葡萄花翅小卷蛾转录组 ｕｎｉｇｅｎｅ
在 Ｎｒ 数据库中的分布

Ｆｉｇ.１　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒａｐｅ ｆｒｕｉｔ ｂｏｒｅｒ
ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｎｒ ｄａｔａｂａｓｅ

２.３　 Ｐ４５０ 注释分析及其与几种鳞翅目昆虫 Ｐ４５０
的进化关系

葡萄花翅小卷蛾转录组中有 ９１ 个 ＣＹＰ 基因ꎬ
在解毒酶基因中所占比例最大ꎬ选取核苷酸序列长

度大于 １０００ ｂｐ 的 ３３ 个 Ｐ４５０ 基因进行发育进化分

析ꎮ 结果显示ꎬ３３ 个 Ｐ４５０ 基因可注释到 ＣＹＰ４、
ＣＹＰ６、ＣＹＰ９ 等家族ꎬ分属于 ｃｌａｄｅ ２(２ 个基因)、
ｃｌａｄｅ ３(１７ 个基因)、ｃｌａｄｅ ４(８ 个基因)和线粒体

ｃｌａｄｅ(６ 个基因)(图 ２)ꎮ 葡萄花翅小卷蛾 Ｐ４５０ 基

因均能够与鳞翅目的 Ｐ４５０ 聚在一起ꎬ其中葡萄花

翅小卷蛾 ＣＹＰ４、ＣＹＰ６ 和 ＣＹＰ９ 家族基因与鳞翅目

其他物种的同源数较多ꎮ
２.４　 ＧＳＴ 注释分析及其与几种鳞翅目昆虫 ＧＳＴ
的进化关系

注释结果显示ꎬ在葡萄花翅小卷蛾中有 ２２ 个

ＧＳＴ 基因ꎬ核苷酸序列长度在 ５９０ ~ １４５０ ｂｐ 之间ꎮ
将这些 ＧＳＴ 基因与其他鳞翅目昆虫的同源基因进

行氨基酸序列比对并构建系统发育树ꎬ结果显示ꎬ
葡萄花翅小卷蛾与苹果蠹蛾、云杉芽卷蛾 Ｃｈｏｒｉｓｔｏ￣
ｎｅｕｒａ ｆｕｍｉｆｅｒａｎａ (Ｃｌｅｍ.) 和棉铃虫等昆虫的相应

ＧＳＴ 蛋白可聚为一类ꎮ 注释的葡萄花翅小卷蛾表

达的 ＧＳＴ 分别属于 Ｍｉｃｒｏｓｏｍａｌ (３ 个)、Ｅｐｓｉｌｏｎ (７
个)、Ｄｅｌｔａ(５ 个)、Ｏｍｅｇａ(３ 个)、Ｓｉｇｍａ(２ 个)、Ｚｅｔａ
(１ 个)和 Ｔｈｅｔａ(１ 个)等 ＧＳＴ 亚家族ꎬ其中主要以

Ｅｐｓｉｌｏｎ 和 Ｄｅｌｔａ 亚家族 ＧＳＴ 数量最多(图 ３)ꎮ
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２.５ 　 ＣａｒＥ 注释分析及其与鳞翅目近缘物种的

ＣａｒＥ 进化关系

羧酸酯酶又称脂族酯酶ꎬ是酯酶超基因家族中

重要的一类酶ꎬ根据其功能通常可分为消化解毒

酶、激素与信息素代谢酶以及神经发育相关蛋白ꎮ
在葡萄花翅小卷蛾转录组中有 ３１ 个 ＣａｒＥ 基因的

转录本ꎬ选取基因长度大于 １０００ ｂｐ 的 １２ 个 ＣａｒＥ
基因构建系统发育树ꎬ发现这些 ＣａｒＥ 基因根据功

能大致可以分为 ３ 类:一类承担脂质转运和代谢ꎻ
另一类参与外源化合物消化和解毒ꎬ与棉铃虫 ＣａｒＥ
聚为一类ꎻ还有一类是与神经发育相关的蛋白ꎬ在
葡萄花翅小卷蛾中主要为乙酰胆碱酯酶(图 ４)ꎮ

３　 结论与讨论
葡萄花翅小卷蛾是葡萄等果树上的重要害虫ꎬ

作为重要的进境检疫性有害生物ꎬ该虫在我国尚未

有入侵和发生的报道ꎮ 开展葡萄花翅小卷蛾代谢

酶的完整分析ꎬ对于该虫入侵风险评估以及防治措

施制定具有重要意义ꎮ 本研究通过对葡萄花翅小

卷蛾转录组测序ꎬ发现该虫表达 １４４ 个解毒酶基

因ꎬ包含 ９１ 个细胞色素 Ｐ４５０ 基因、３１ 个 ＣａｒＥ 基因

和 ２２ 个 ＧＳＴ 基因ꎮ 这些解毒酶基因与其他鳞翅目

昆虫的同源基因存在较高的相似性ꎮ 已有研究发

现ꎬ不同鳞翅目昆虫基因组中的解毒酶基因存在许

多同源基因对和基因群ꎬ存在较高的保守性(艾均

文等ꎬ２０１５)ꎮ 葡萄花翅小卷蛾与其他鳞翅目昆虫

的解毒酶同源基因可能具有相似的代谢机制ꎮ

图 ２　 葡萄花翅小卷蛾与其几种鳞翅目昆虫 ＣＹＰ 的系统发育关系

Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＣＹＰ ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ ｇｒａｐｅ ｆｒｕｉｔ ｂｏｒｅｒ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｉｎｓｅｃｔ ｓｐｅｃｉｅｓ
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图 ３　 葡萄花翅小卷蛾与几种鳞翅目昆虫 ＧＳＴ 的系统发育关系
Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＧＳＴ ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ ｇｒａｐｅ ｆｒｕｉｔ ｂｏｒｅｒ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｉｎｓｅｃｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

图 ４　 葡萄花翅小卷蛾与几种鳞翅目昆虫 ＣａｒＥ 的系统发育关系
Ｆｉｇ.４　 Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＣａｒＥ ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ ｇｒａｐｅ ｆｒｕｉｔ ｂｏｒｅｒ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｉｎｓｅｃｔ ｓｐｅｃｉｅｓ
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　 　 细胞色素 Ｐ４５０ 是昆虫体内一类重要的解毒

酶ꎬ其在生物转化、内源底物的催化以及外源物质

的代谢和解毒过程中具有重要作用(Ｇｕｅｎｇｅｒｉｃｈꎬ
２００１ꎻ Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ꎻ Ｆｅｙｅｒｅｉｓｅｎꎬ １９９９ꎻ Ｒｅｗｉｔｚꎬ
２００４)ꎮ Ｐ４５０ 通过基因转录表达变化、基因突变等

多种机制影响昆虫对不同寄主适应性和杀虫剂抗

性(Ｂａｓｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎮ 葡萄花翅

小卷蛾幼虫在不同寄主上的生长速度、交配成功

率、繁殖力都存在差异ꎬ这可能与其体内 Ｐ４５０ 解毒

酶对植物次生代谢物质的解毒能力有关(Ｄｅｎｉｓ ＆
Ｊｅｒｍｅꎬ２００５)ꎮ 本研究发现ꎬ葡萄花翅小卷蛾的

Ｐ４５０ 基因主要属于 ＣＹＰ４ 和 ＣＹＰ６ 家族ꎬ这 ２ 个家

族的 Ｐ４５０ 基因被证实与多种杀虫剂的抗性相关

(郭亭亭等ꎬ２００９ꎻ 杨帆和王进军ꎬ２００８ꎻ Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７)ꎮ 本研究组发现 １ 个葡萄花翅小卷蛾的

Ｐ４５０ ＣＹＰ６ 亚家族基因和苹果蠹蛾的 ＣＹＰ６Ｂ２ 基因

在系统树上聚为一支ꎬ而 ＣＹＰ６Ｂ２ 被证实在苹果蠹

蛾对溴氰菊酯和谷硫磷的抗药性中具有重要作用

(Ｗａｎ ｅｔ ａｌ. ２０１９)ꎻ而葡萄花翅小卷蛾的 １ 个 ＣＹＰ４
亚家族基因和小菜蛾 ＣＹＰ４ｇ１５ 基因聚为一支ꎬ据报

道ꎬＣＹＰ４ｇ１５ 参与柑橘木虱 Ｄｉａｐｈｏｒｉｎａ ｃｉｔｒｉ Ｋｕｗａｙａ￣
ｍａ 对农药的代谢(Ｔｉａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎻ葡萄花翅小卷

蛾另外 １ 个 ＣＹＰ４ 亚家族基因和斜纹夜蛾 Ｓｐｏｄｏｐｔ￣
ｅｒａ ｌｉｔｔｕｒａ Ｆａｂｒｉｃｉｕｓ ＣＹＰ４Ｃ１ 基因聚为一支ꎬＣＹＰ４Ｃ１
被证实在多种昆虫对植物次生代谢物质中具有重

要作用(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎮ
ＣａｒＥ 在昆虫对有机磷、氨基甲酸酯以及拟除虫

菊酯等多种杀虫剂的抗性中起重要作用(刘红霞

等ꎬ２０１２ꎻ 张柯等ꎬ２００２ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎮ ＣａｒＥ
基因扩增和基因突变可能介导昆虫对杀虫剂产生

抗性(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３)ꎮ 羧酸

酯酶 ＣａｒＥ００１Ａ 和 ＣａｒＥ００１Ｈ 在棉铃虫对拟除虫菊

酯类农药的代谢中具有重要的作用 ( Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎮ 羧酸酯酶 ＲｐＣａｒＥ 基因表达量的变化介导

了禾谷缢管蚜 Ｒｈｏｐａｌｏｓｉｐｈｕｍ ｐａｄｉ Ｌ.对异丙威和高

效氯氟氰菊酯 ２ 种农药的抗性(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎮ
Ｎａｖａｒｒｏ￣Ｒｏｌｄáｎ ｅｔ ａｌ.(２０２０)研究葡萄花翅小卷蛾对

毒死蜱、高效氯氟氰菊酯和噻虫啉 ３ 种杀虫剂的代

谢解毒机制ꎬ发现酯酶活性显著升高ꎬ羧酸酯酶活

性增强可能介导该抗药性ꎮ 本研究共发现 ３１ 个

ＣａｒＥ 基因ꎬ这些酯酶可能参与葡萄花翅小卷蛾体内

脂质转运和代谢、内源与外源化合物的消化和解

毒ꎬ其功能有待进一步研究ꎮ
ＧＳＴ 是昆虫体内三大解毒酶之一ꎬ可以通过促

进杀虫剂的还原性脱氯化氢或与还原性谷胱甘肽

发生偶联反应来代谢杀虫剂(Ｅｎａｙａｔｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎮ
ＧＳＴ 还可以清除昆虫体内杀虫剂作用过程中产生

的有毒氧自由基ꎮ 大量研究表明ꎬＧＳＴ 与昆虫对有

机磷、有机氯、拟除虫菊酯类杀虫剂的抗性有关(尤
春燕等ꎬ２０１３ꎻ Ｆｏｕｒｎｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９２)ꎬ与抗性相关的

昆虫 ＧＳＴ 基因分属于 Ｄｅｌｔａ 和 Ｅｐｓｉｏｎ ２ 个亚族(Ｃａｏ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８ꎻ Ｖｏｎｔａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００１)ꎮ 此外ꎬ相关研究

发现ꎬ棉铃虫 ＧＳＴ 可被植物次生代谢物质诱导ꎬ并
对杀虫剂敏感性产生影响(陈凤菊等ꎬ２００３ꎻ 高希

武等ꎬ１９９７)ꎮ 本研究基于葡萄花翅小卷蛾转录组

数据发现 ２２ 个 ＧＳＴ 基因ꎬ其中有 １２ 个 ＧＳＴ 基因属

于昆虫特有的 Ｄｅｌｔａ 和 Ｅｐｓｉｏｎ 亚族ꎬ这 ２ 个亚家族

的基因在昆虫对外源物质的代谢中发挥非常重要

的作用(Ｃｈｅｎ ＆ Ｚｈａｎｇꎬ２０１５)ꎬ本研究鉴定的葡萄

花翅小卷蛾各个 ＧＳＴ 基因的具体功能有待进一步
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ｔｅｒａ: Ｔｏｒｔｒｉｃｉｄａｅ) ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｖｉｎｅｙａｒｄｓ ｏｆ Ｍａｎｉｓａ ｐｒｏｖ￣
ｉｎｃｅ. Ｔｕｒｋｉｓｈ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｎｔｏｍｏｌｏｇｙꎬ ３９(１): ５５－６５.

ＨＵＡＮＧ Ｘ Ｌꎬ ＬＩＵ Ｄ Ｇꎬ ＺＨＡＮＧ Ｒ Ｆꎬ ＳＨＩ Ｘ Ｑꎬ ２０１９. Ｔｒａｎ￣
ｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｉｎ ｄｅｆｅｎｓｅ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｓｉｔｏｂｉｏｎ
ａｖｅｎａｅ (Ｈｅｍｉｐｔｅｒａ: Ａｐｈｉｄｉｄａｅ) ｆｅｅｄｉｎｇ ｏｎ ｗｈｅａｔ ａｎｄ ｂａｒ￣
ｌｅｙ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｃｏｎｏｍｉｃ Ｅｎｔｏｍｏｌｏｇｙꎬ １１２(１): ３８２－３９５.

ＩＦＯＵＬＩＳ Ａ Ａꎬ ＳＡＶＯＰＯＵＬＯＵ Ｓ Ｍꎬ ２００４. Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ
Ｌｏｂｅｓｉａ ｂｏｔｒａｎａ ( Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ: Ｔｏｒｔｒｉｃｉｄａｅ) ｌａｒｖａｅ ｂｙ ｕｓｉｎｇ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｍｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｈｕｒｉｎｇｉｅｎｓｉｓ ｉｎ １１ ｖｉｎｅ ｃｕｌｔｉ￣
ｖａｒｓ ｕｎｄｅｒ ｆｉｅｌｄ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｃｏｎｏｍｉｃ Ｅｎｔｏｍｏｌｏｇｙꎬ
９７(２): ３４０－３４３.

ＩＯＲＩＡＴＴＩ Ｃꎬ ＡＮＦＯＲＡ Ｇꎬ ＴＡＳＩＮ Ｍꎬ ＤＥ ＣＲＩＳＴＯＦＡＲＯ Ａꎬ
ＷＩＴＺＧＡＬＬ Ｐꎬ ＬＵＣＣＨＩ Ａꎬ ２０１１. Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ
ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ Ｌｏｂｅｓｉａ ｂｏｔｒａｎａ (Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ: Ｔｏｒｔｒｉｃｉｄａｅ).
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｃｏｎｏｍｉｃ Ｅｎｔｏｍｏｌｏｇｙꎬ １０４(４): １１２５－１１３７.

ＫＩＭ Ｈ Ｓꎬ ＨＡＮ Ｊꎬ ＫＩＭ Ｈ Ｊꎬ ＨＡＧＩＷＡＲＡ Ａꎬ ＬＥＥ Ｊ Ｓꎬ ２０１７.
Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ２８ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｐ４５０ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐ￣
ｔｏｍｅ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｒｉｎｅ ｒｏｔｉｆｅｒ Ｂｒａｃｈｉｏｎｕｓ ｐｌｉｃａｔｉｌｉｓ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｔｈｅｉｒ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ. Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ＆ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ Ｐａｒｔ
Ｄ Ｇｅｎｏｍｉｃｓ ＆ Ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓꎬ ２３: １－７.

ＬＩ Ｘꎬ ＳＣＨＵＬＥＲ Ｍ Ａꎬ ＢＥＲＥＮＢＡＵＭ Ｍ Ｒꎬ ２００７. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｆ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ａｎｄ ｎａｔｕｒａｌ
ｘｅｎｏｂｉｏｔｉｃｓ. Ａｎｎｕａｌ Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ Ｅｎｔｏｍｏｌｏｇｙꎬ ５２(１): ２３１－２５３.

ＬＩ Ｙ Ｑꎬ ＢＡＩ Ｌ Ｓꎬ ＺＨＡＯ Ｃ Ｘꎬ ＸＵ Ｊ Ｊꎬ ＳＵＮ Ｚ Ｊꎬ ＤＯＮＧ Ｙ Ｌꎬ
ＬＩ Ｄ Ｘꎬ ＬＩＵ Ｘ Ｌꎬ ＭＡ Ｚ Ｑꎬ ２０２０. Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａ￣
ｔｉｏｎ ｏｆ ｔｗｏ ｃａｒｂｏｘｙｌｅｓｔｅｒａｓｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｐｙｒｅｔｈｒｏｉｄ ｄｅ￣
ｔｏｘｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ Ｈｅｌｉｃｏｖｅｒｐａ ａｒｍｉｇｅｒａ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ
ａｎｄ Ｆｏｏｄ Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ６８(１１): ３３９０－３４０２.

ＮＡＶＡＲＲＯ￣ＲＯＬＤÁＮ Ｍ Ａꎬ ＢＯＳＣＨ Ｄꎬ ＧＥＭＥＮＯ Ｃꎬ ＳＩＥＧ￣
ＷＡＲＴ Ｍꎬ ２０２０. Ｅｎｚｙｍａｔｉｃ ｄｅｔｏｘｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｆｏｒ ｎｅｕ￣
ｒｏｔｏｘｉｃ ｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄｅｓ ｉｎ ａｄｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｔｏｒｔｒｉｃｉｄ ｐｅｓｔｓ. Ｂｕｌｌｅｔｉｎ
ｏｆ Ｅｎｔｏｍｏｌｏｇｉｃａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ １１０: １４４－１５４.

(下转第 ６０ 页)

５３　 第 １ 期 白姣洋等: 基于转录组的葡萄花翅小卷蛾三类解毒酶基因家族分析

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



ｔｉａｌ ｏｆ ｂｒａｓｓｉｃａｓ Ⅰ. Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｇｌｕｃｏｓｉｎｏｌａｔｅ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆ ｄｉ￣
ｖｅｒｓｅ ｆｉｅｌｄ￣ｇｒｏｗｎ ｂｒａｓｓｉｃａｓ. Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌꎬ ２０１(１): ７１－８９.

ＶＡＬＭＡＳ Ｎꎬ ＥＢＥＲＴ Ｐ ＲꎬＦＯＸ Ｄꎬ ２００６. Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｔｏｘｉｃｉｔｙ
ｏｆ ｆｕｍｉｇａｎｔｓ ａｎｄ ａ ｐｈｏｓｐｈｉｎｅ ｓｙｎｅｒｇｉｓｔ ｕｓｉｎｇ ａ ｎｏｖｅｌ ｃｏｎｔａｉｎ￣
ｍｅｎｔ ｃｈａｍｂｅｒ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓａｆｅ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅｄ ｐｈｏｓ￣
ｐｈｉｎｅ ｇａｓ. ＰＬｏＳ ＯＮＥꎬ １(１): ｅ１３０.

ＶＵ Ｌ Ｔꎬ ＲＥＮ Ｙ Ｌꎬ ２００４. Ｎａｔｕｒａｌ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｅｔｈｙｌ ｆｏｒｍａｔｅ ｉｎ
ｓｔｏｒｅｄ ｇｒａｉｎｓ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ｕｓｉｎｇ ａｎ ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｍｅｔｈｏｄ ｏｆ ａｎａｌｙ￣
ｓｉｓ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｔｏｒｅｄ Ｐｒｏｄｕｃｔｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ４０(１): ７７－８５.

ＲＥＮ Ｙ Ｌꎬ ＬＥＥ Ｂ Ｈꎬ ＷＡＴＥＲＦＯＲＤ Ｃꎬ ＬＥＥ Ｂ Ｈꎬ ２００５. Ｐｅｓ￣
ｔｉｃｉｄｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｍｅｔｈｏｄｓ: ＵＳ ８２７８３５２Ｂ２. (２０１２￣１０￣
０２)[２０２０￣０９￣３０]. ｈｔｔｐｓ:∥ｐａｔｅｎｔｉｍａｇｅｓ. ｓｔｏｒａｇｅ.ｇｏｏｇｌｅａｐｉｓ.
ｃｏｍ / ５３ / ｃ４ / ０ｆ / ｄｅ２６９１８２８０ｄ２６ｅ / ＵＳ８２７８３５２.ｐｄｆ.

ＲＥＮ Ｙ Ｌꎬ ＭＡＨＯＮ Ｄꎬ ２００３. Ｆｉｅｌｄ ｔｒｉａｌｓ ｏｎ ｅｔｈｙｌ ｆｏｒｍａｔｅ ｆｏｒ
ｆｕｍｉｇａｔｉｏｎ ｏｆ ｏｎ￣ｆａｒｍ ｓｔｏｒａｇｅ∥ＷＲＩＧＨＴ Ｅ Ｊꎬ ＷＥＢＢ Ｍ Ｃꎬ
ＨＩＧＨＬＥＹ Ｅ. Ｓｔｏｒｅｄ ｇｒａｉｎ ｉｎ Ａｕｓｔｒａｌｉａ ２００３. Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ
ｔｈｅ Ａｕｓｔｒａｌｉａｎ Ｐｏｓｔｈａｒｖｅｓｔ Ｔｅｃｈｎｉｃａｌ Ｃｏｎｆｅｒｅｎｃｅ. Ｃａｎｂｅｒｒａꎬ
ＣＳＩＲＯ Ｓｔｏｒｅｄ Ｇｒａｉｎ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ: ２１０－２１６.

ＲＥＮ Ｙ Ｌꎬ ＭＡＨＯＮ Ｄꎬ ２００６. Ｆｕｍｉｇａｔｉｏｎ ｔｒｉａｌｓ ｏｎ ｔｈｅ ａｐｐｌｉｃａ￣

ｔｉｏｎ ｏｆ ｅｔｈｙｌ ｆｏｒｍａｔｅ ｔｏ ｗｈｅａｔꎬ ｓｐｌｉｔ ｆａｂａ ｂｅａｎｓ ａｎｄ ｓｏｒｇｈｕｍ
ｉｎ ｓｍａｌｌ ｍｅｔａｌ ｂｉｎｓ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｔｏｒｅｄ Ｐｒｏｄｕｃｔｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ４２
(３): ２７７－２８９.

ＳＡＮＯＮ Ａꎬ ＧＡＲＢＡ Ｍꎬ ＡＵＧＥＲ Ｊꎬ ＨＵＩＧＮＡＲＤ Ｊꎬ ２００２. Ａ￣
ｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｍｅｔｈｙｌｉｓｏｔｈｉｏｃｙａｎａｔｅ ｏｎ
Ｃａｌｌｏｓｏｂｒｕｃｈｕｓ ｍａｃｕｌａｔｕｓ (Ｆ.) (Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ: Ｂｒｕｃｈｉｄａｅ) ａｎｄ
ｉｔｓ ｐａｒａｓｉｔｏｉｄ Ｄｉｎａｒｍｕｓ ｂａｓａｌｉｓ ( Ｒｏｎｄａｎｉ) ( Ｈｙｍｅｎｏｐｔｅｒａ:
Ｐｔｅｒｏｍａｌｉｄａｅ). Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｔｏｒｅｄ Ｐｒｏｄｕｃｔｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ３８(２):
１２９－１３８.

ＳＡＲＷＡＲ Ｍꎬ ＫＩＲＫＥＧＡＡＲＤ Ｊ Ａꎬ １９９８. Ｂｉｏｆｕｍｉｇａｔｉｏｎ ｐｏｔｅｎ￣
ｔｉａｌ ｏｆ ｂｒａｓｓｉｃａｓ Ⅱ. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ａｎｄ ｏｎｔｏｇｅｎｙ ｏｎ
ｇｌｕｃｏｓｉｎｏｌａｔｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ. Ｐｌａｎｔ
ａｎｄ Ｓｏｉｌꎬ ２０１(１): ９１－１０１.

ＳＡＲＷＡＲ Ｍꎬ ＫＩＲＫＥＧＡＡＲＤ Ｊ Ａꎬ ＷＯＮＧ Ｐ Ｔ Ｗꎬ ＤＥＳ￣
ＭＡＲＣＨＥＬＩＥＲ Ｊ Ｍꎬ １９９８. Ｂｉｏｆｕｍｉｇａｔｉｏｎ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｏｆ ｂｒａｓｓｉ￣
ｃａｓ Ⅲ. Ｉｎ ｖｉｔｒｏ ｔｏｘｉｃｉｔｙ ｏｆ ｉｓｏｔｈｉｏｃｙａｎａｔｅｓ ｔｏ ｓｏｉｌ￣ｂｏｒｎｅ ｆｕｎｇａｌ
ｐａｔｈｏｇｅｎｓ. Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌꎬ ２０１(１): １０３－１１２.

(责任编辑:郑姗姗) 　 　



(上接第 ３５ 页)
ＰＡＳＱＵＩＮＩ Ｓꎬ ＨＡＸＡＩＲＥ Ｍ Ｏꎬ ＲＩＳＯＮ Ｊ Ｌꎬ ２０１８. Ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌ￣

ｉｔｙ ｏｆ Ｌｏｂｅｓｉａ ｂｏｔｒａｎａ (Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ: Ｔｏｒｔｒｉｃｉｄａｅ) ｔｏ ｃｈｌｏｒａｎ￣
ｔｒａｎｉｌｉｐｒｏｌｅ ｉｎ ｔｈｅ Ｅｍｉｌｉａ Ｒｏｍａｇｎａ Ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｉｔａｌｙ.
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｃｏｎｏｍｉｃ Ｅｎｔｏｍｏｌｏｇｙꎬ １１(１): ３６９－３７４.

ＲＥＷＩＴＺ Ｋ Ｆꎬ ＫＪＥＬＬＥＲＵＰ Ｃꎬ ＲＧＥＮＳＥＮ Ａꎬ ＰＥＴＥＲＳＥＮ Ｃꎬ
ＡＮＤＥＲＳＥＮ Ｏꎬ ２００４. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｗｏ Ｎｅｒｅｉｓ ｖｉｒｅｎｓ
(Ａｎｎｅｌｉｄａ: Ｐｏｌｙｃｈａｅｔａ) ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｓ Ｐ４５０ ａｎｄ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｂｙ
ｘｅｎｏｂｉｏｔｉｃｓ. Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ＆ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ Ｔｏｘｉｃｏｌ￣
ｏｇｙ ＆ Ｐｈａｒｍａｃｏｌｏｇｙ Ｃｂｐꎬ １３８(１): ８９－９６.

ＴＩＡＮ Ｆ Ｊꎬ ＬＩ Ｃ Ｆꎬ ＷＡＮＧ Ｚ Ｂꎬ ＬＩＵ Ｊ Ｌꎬ ＺＥＮＧ Ｘ Ｎꎬ ２０１９.
Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｅｔｏｘｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｉｍｉｄａｃｌｏｐｒｉｄ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ
Ａｓｉａｎ ｃｉｔｒｕｓ ｐｓｙｌｌｉｄ (Ｈｅｍｉｐｔｅｒａ: Ｌｉｖｉｄａｅ) ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｅｘｐｒｅｓ￣
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