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烟粉虱隐种调查与干燥适应性研究
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摘要: 【目的】调查我国部分地区烟粉虱隐种组成格局ꎬ并进行关键发育指标和干燥适应性研究ꎬ阐明烟粉虱通过表皮脂质

重构实现水分保持的生理机制ꎬ为制定其区域适应性防控策略提供科学依据ꎮ 【方法】在我国部分地区进行烟粉虱的田间

监测与样本采集ꎬ于室内设置不同相对湿度梯度(ＲＨ２０％±１％、５０％±１％、７０％±１％)ꎬ探究 ＭＥＡＭ１ 型烟粉虱即中亚小亚细

亚 １ (Ｂｅｍｉｓｉａ ｔａｂａｃｉ Ｇｅｎｎａｄｉｕｓ Ｍｉｄｄｌｅ Ｅａｓｔ￣Ａｓｉａ Ｍｉｎｏｒ １ꎬ也称 Ｂ 型烟粉虱)、ＭＥＤ 型地中海(Ｍｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａｎꎬ ＭＥＤ)和 ＺＨＪ￣１ 型

(Ｃｈｉｎａ ＺＨＪ￣１)３ 个关键隐种的 Ｆ０ 和 Ｆ１ 代个体的卵孵化率、化蛹率、羽化率和死亡率等关键发育指标ꎻ运用非靶向代谢组学

的 ＧＣ￣ＭＳ 技术ꎬ分析不同地区集的 ＭＥＤ 隐种烟粉虱的表皮碳氢化合物(ｃｕｔｉｃｕｌａｒ ｈｙｄｒｏｃａｒｂｏｎｓꎬ ＣＨＣｓ)组分ꎮ 【结果】基于

ＮＣＢＩ 数据库的 ＢＬＡＳＴ 同源性比对结果显示ꎬ三亚和杭州种群同时存在 ＭＥＡＭ１ 和 ＺＨＪ￣１ ２ 种隐种ꎬ而其余 １０ 个地区(占采

样区域的 ８３.３％)仅检测到 ＭＥＤ 隐种ꎮ ２０％ ＲＨ (干旱胁迫)条件下ꎬＭＥＤ 隐种表现出显著的环境适应性优势:其卵孵化率

(７０.３％±２.１％)、化蛹率(６９.８％±１.９％)、羽化率(６８.７％±２.３％)和单雌产卵量[(４１２±１８)粒]均显著高于 ＭＥＡＭ１ 和 ＺＨＪ￣１
(Ｐ<０.０５)ꎬ且成虫死亡率(５９.５±２.４％)为三者中最低ꎮ ＧＣ￣ＭＳ 分析共鉴定出 １８ 种在不同地理区域 ＭＥＤ 隐种间存在显著

含量差异的 ＣＨＣ 成分ꎮ 【结论】ＭＥＤ 隐种在我国烟粉虱种群中占据主导地位ꎬ并在干旱胁迫(２０％相对湿度)下较 ＭＥＡＭ１
型和 ＺＨＪ￣１ 型表现出显著适应性优势ꎮ 表皮碳氢化合物 ２￣甲基十七烷(２￣Ｍｅ￣Ｃ１７)的相对含量与采样地湿度呈显著负相

关ꎬ提示其在表皮水分保持和干旱适应中起关键作用ꎮ
关键词: 烟粉虱ꎻ 隐种ꎻ 环境适应性ꎻ 湿度ꎻ 表皮碳氢化合物
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Ａｂｓｔｒａｃｔ: 【Ａｉｍ】 Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｓ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ Ｂｅｍｉｓｉａ ｔａｂａｃｉ ｃｒｙｐｔｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｓｏｍｅ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ Ｃｈｉｎａ ａｎｄ
ｓｔｕｄｉｅｓ ｋｅｙ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ ａｎｄ ｄｒｏｕｇｈｔ ａｄａｐｔａｂｉｌｉｔｙꎬ ａｉｍｉｎｇ ｔｏ ｅｌｕｃｉｄａｔｅ ｔｈｅ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｂｙ ｗｈｉｃｈ Ｂ. ｔａｂａｃｉ
ｍａｉｎｔａｉｎｓ ｗａｔｅｒ ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｔｈｒｏｕｇｈ ｃｕｔｉｃｕｌａｒ ｌｉｐｉｄ ｒｅｍｏｄｅｌｉｎｇ ａｎｄ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇ ｃｏｎｔｒｏｌ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｔａｉｌｏｒｅｄ ｔｏ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ. 【Ｍｅｔｈｏｄ】 Ｆｉｅｌｄ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ａｎｄ ｓａｍｐｌｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｂ. ｔａｂａｃｉ ｗｅｒｅ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｉｎ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ Ｃｈｉｎａ. Ｕｎｄｅｒ
ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓꎬ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｈｕｍｉｄｉｔｙ ｇｒａｄｉｅｎｔｓ (ＲＨ ２０％±１％ꎬ ５０％±０％ꎬ ａｎｄ ７０％±１％) ｗｅｒｅ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄ ｔｏ ｉｎｖｅｓｔｉ￣
ｇａｔｅ ｋｅｙ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｅｇｇ ｈａｔｃｈｉｎｇ ｒａｔｅꎬ ｐｕｐａｔｉｏｎ ｒａｔｅꎬ ｅｃｌｏｓｉｏｎ ｒａｔｅꎬ ａｎｄ ｍｏｒｔａｌｉｔｙ ｒａｔｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｆ０ ａｎｄ Ｆ１ ｇｅｎ￣
ｅｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｋｅｙ ｃｒｙｐｔｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ: Ｍｉｄｄｌｅ Ｅａｓｔ￣Ａｓｉａ Ｍｉｎｏｒ １ (ＭＥＡＭ１ꎬ ａｌｓｏ ｋｎｏｗｎ ａｓ Ｂ￣ｂｉｏｔｙｐｅ)ꎬ Ｍｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａｎ (ＭＥＤ)ꎬ ａｎｄ
Ｃｈｉｎａ ＺＨＪ￣１ (ＺＨＪ￣１). Ｎｏｎ￣ｔａｒｇｅｔｅｄ ｍｅｔａｂｏｌｏｍｉｃｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＧＣ￣ＭＳ ｗａｓ ｅｍｐｌｏｙｅｄ ｔｏ ａｎａｌｙｚｅ ｔｈｅ ｃｕｔｉｃｕｌａｒ ｈｙｄｒｏｃａｒｂｏｎ (ＣＨＣ)
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｏｆ ＭＥＤ ｃｒｙｐｔｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ. 【Ｒｅｓｕｌｔ】 ＢＬＡＳＴ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ＮＣＢＩ ｄａｔａ￣
ｂａｓｅ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｂｏｔｈ ｔｈｅ Ｓａｎｙａ ａｎｄ Ｈａｎｇｚｈｏｕ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ｔｗｏ ｃｒｙｐｔｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ＭＥＡＭ１ ａｎｄ ＺＨＪ￣１ꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａ￣
ｔｉｏｎｓ ｉｎ ｏｔｈｅｒ １０ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎｓ ( ａｃｃｏｕｎｔｉｎｇ ｆｏｒ ８３.３％ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ) ｏｎｌｙ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ｔｈｅ ＭＥＤ ｃｒｙｐｔｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｕｎｄｅｒ ２０％ ＲＨ
(ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ) ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓꎬ ｔｈｅ ＭＥＤ ｃｒｙｐｔｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ ｅｘｈｉｂｉｔｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｇｒｅａｔｅｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ａｄａｐｔａｂｉｌｉｔｙꎬ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｅｇｇ ｈａｔｃｈ￣
ｉｎｇ ｒａｔｅ (７０.３％±２.１％)ꎬ ｐｕｐａｔｉｏｎ ｒａｔｅ (６９.８％±１.９％)ꎬ ｅｃｌｏｓｉｏｎ ｒａｔｅ (６８.７％±２.３％)ꎬ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅｇｇｓ ｌａｉｄ ｐｅｒ ｆｅｍａｌｅ (４１２

生物安全学报(中英文) ２０２６ꎬ ３５(１): ５６－６６
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±１８) ｂｅｉｎｇ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ＭＥＡＭ１ ａｎｄ ＺＨＪ￣１ (Ｐ<０.０５)ꎬ ｗｈｉｌｅ ｉｔｓ ａｄｕｌｔ ｍｏｒｔａｌｉｔｙ ｒａｔｅ (５９.５％±２.４％) ｗａｓ ｔｈｅ ｌｏｗｅｓｔ ａ￣
ｍｏｎｇ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ. ＧＣ￣ＭＳ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ １８ ＣＨＣ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｍｏｎｇ ＭＥＤ ｃｒｙｐｔｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｒｅｇｉｏｎｓ. 【Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ】 Ｔｈｅ ＭＥＤ ｃｒｙｐｔｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｏｍｉｎａｔｅｓ ｔｈｅ Ｂ. ｔａｂａｃｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ａｎｄ ｄｅｍｏｎ￣
ｓｔｒａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｓｔｒｏｎｇｅｒ ａｄａｐｔａｂｉｌｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ (２０％ ＲＨ) ｔｈａｎ ｔｈｅ ＭＥＡＭ１ ａｎｄ ＺＨＪ￣１ ｃｒｙｐｔｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ＣＨＣ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ２￣ｍｅｔｈｙｌｈｅｐｔａｄｅｃａｎｅ (２￣Ｍｅ￣Ｃ１７) ｓｈｏｗｓ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ＲＨ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍ￣
ｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｓｕｇｇｅｓｔｓ ｔｈｅ ｋｅｙ ｒｏｌｅ ｏｆ ｔｈｉｓ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｉｎ ｃｕｔｉｃｕｌａｒ ｗａｔｅｒ ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｒｏｕｇｈｔ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｂｅｍｉｓｉａ ｔａｂａｃｉꎻ ｃｒｙｐｔｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓꎻ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ａｄａｐｔａｔｉｏｎꎻ ｈｕｍｉｄｉｔｙꎻ ｃｕｔｉｃｕｌａｒ ｈｙｄｒｏｃａｒｂｏｎｓ

　 　 烟粉虱 Ｂｅｍｉｓｉａ ｔａｂａｃｉ (Ｇｅｎｎａｄｉｕｓ)作为一种全

球性分布的农业害虫ꎬ其生态适应性及演化特征备

受关注ꎮ 烟粉虱自 １８８９ 年在希腊首次被发现以来

(Ｔａｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２)ꎬ已形成跨洲际分布格局ꎬ现广泛

分布于亚洲、欧洲、非洲及美洲等主要农业产区

(Ｏｌｉｖｅｉｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００１)ꎮ 其寄主多样性显著ꎬ涵盖 ７４
科 ６００ 余种维管束植物ꎬ特别对茄科、十字花科等

经济作物构成严重威胁(Ｐａｐａｌｅｘｉｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎮ
该害虫通过三重致害途径造成严重经济损失:直接

刺吸干扰植物正常生理活动ꎻ分泌的蜜露诱发煤污

病ꎻ作为媒介可传播 ４００ 余种植物病毒(常晓丽等ꎬ
２０２４ꎻ 高正良ꎬ ２０１２ꎻ Ｂａｓｉｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ Ｐａｋｔｉｙ￣
ａｎａｔｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 作为典型的隐种复合体

(ｃｒｙｐｔｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｌｅｘ)ꎬ烟粉虱展现出显著的种

内遗传分化特征ꎮ 尽管各隐种在形态学上具有趋

同性ꎬ但其生物学特性存在显著差异ꎬ精确的隐种

鉴定已成为构建区域适应性防控体系的重要前提ꎮ
目前ꎬ全球已确认 ４０ 余个烟粉虱隐种ꎬ其中地

中海隐种(Ｍｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａｎꎬ ＭＥＤꎬ又称 Ｑ 型)与中东

－小亚细亚 １ 型隐种(Ｂｅｍｉｓｉａ ｔａｂａｃｉ Ｇｅｎｎａｄｉｕｓ Ｍｉｄ￣
ｄｌｅ Ｅａｓｔ￣Ａｓｉａ Ｍｉｎｏｒ １ꎬ ＭＥＡＭ１ꎬ又称 Ｂ 型)已形成

泛域性分布格局ꎬ占据除南极洲外的主要农业生态

区ꎬ其余隐种则呈现区域性分布特征 ( Ｇａｕｔａｍ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０２２ꎻ Ｓａｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０ꎻ Ｔａｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７ꎻ Ｘｕｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０２２)ꎮ 我国烟粉虱种群动态呈典型的入侵替

代模式ꎮ ＭＥＡＭ１ 隐种作为入侵种ꎬ于 ２０ 世纪 ９０
年代中后期定殖 ( Ｇｕｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ Ｔａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)ꎬ通过生态位竞争策略(包括取食行为可塑

性、生殖策略优化)及宿主适应性进化逐步取代本

土隐种(Ｔａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎮ 自 ２００９ 年起发生显著

优势种更替现象ꎬＭＥＤ 隐种逐渐取代 ＭＥＡＭ１ 隐种

成为优势种群 ( Ｂｏｎａｔｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２３)ꎮ 比较生物学研究表明ꎬＭＥＤ 隐种在抗药性

基因表达、耐药代谢酶活性及极端温度适应性等方

面均表现出显著进化优势ꎬ这可能是其成功实现二

次生态替代的关键机制(Ｚｈｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２２)ꎮ
昆虫抗旱性的关键生理机制在于减少水分流

失ꎬ其中表皮失水是主导途径ꎮ 作为昆虫与环境的

界面屏障ꎬ角质层蜡质层(主要成分为表皮碳氢化

合物ꎬ ｃｕｔｉｃｕｌａｒ ｈｙｄｒｏｃａｒｂｏｎｓꎬ ＣＨＣｓ)构成关键的防

水体系ꎮ ＣＨＣｓ 是由烯烃、直链烷烃和甲基支链烷

烃(Ｃ２１￣Ｃ４０)组成的复合物ꎬ其组成受遗传与环境

因素调控ꎮ 研究表明ꎬＣＨＣｓ(特别是甲基支链烷

烃) 在多种昆虫ꎬ如德国小蠊 Ｂｌａｔｔｅｌｌａ ｇｅｒｍａｎｉｃａ
Ｌｉｎｎａｅｕｓ (Ｐｅｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２４)、银叶粉虱 Ｂｅｍｉｓｉａ ａｒｇｅｎ￣
ｔｉｆｏｌｉｉ Ｂｅｌｌｏｗｓ ＆ Ｐｅｒｒｉｎｇ (Ｎｅｌｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９４)、豌豆

蚜 Ａｃｙｒｔｈｏｓｉｐｈｏｎ ｐｉｓｕｍ (Ｈａｒｒｉｓ) (Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６ꎻ
Ｑｉａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２４)、果蝇属 Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ( Ｑｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)中具有显著保水功能ꎬ且碳链长度与保水效

能正相关ꎮ
昆虫适应湿度环境的生理机制与其体表蜡质

层的结构特征密切相关ꎮ 该蜡质层主要由长链烷

烃构成(占比>６０％)ꎬ厚度约 ０.５ ~ １.２ μｍꎬ在维持

水分平衡和增强环境抗逆性方面发挥关键作用

(Ｂｏｔｅｌｌａ￣ｃｒｕｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎮ 研究发现ꎬ水生甲虫科

Ｄｙｔｉｓｃｉｄａｅ 和水龟虫 Ｅｎｏｃｈｒｕｓ ｊｅｓｕｓａｒｒｉｂａｓｉ 成虫的表

皮碳氢化合物组成谱具有高支链烷烃与低不饱和

烯烃的特征ꎬ这种组成与陆生拟步甲科 Ｔｅｎｅｂｒｉｏｎ￣
ｉｄａｅ 甲虫相似ꎬ表明甲基支链结构可能在生物体抗

干燥适应过程中发挥关键进化作用(Ｂｏｔｅｌｌａ￣ｃｒｕｚ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１７ꎻ Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ Ｍｅｎｚｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７)ꎮ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ. (２０２２) 通过对 ５０ 种果蝇属

Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ 的系统分析进一步证实ꎬ种间抗干燥性

差异的核心决定因子是 ＣＨＣ 成分的组成特征ꎬ特
别是甲基支化碳氢化合物(ｍｂＣＨＣｓ)的链长多态

性ꎮ 上述研究共同揭示ꎬＣＨＣ 的化学结构特征(包
括支化类型、链长分布)及其相对含量共同构成了

昆虫抗旱适应性的分子基础ꎮ 而在入侵害虫体系

(如烟粉虱)中ꎬ干旱胁迫如何调控表皮蜡质层动态

重构及其 ＣＨＣ 组成变化ꎬ进而驱动种群生态适应
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性进化的分子机制ꎬ目前仍未得到系统阐明ꎮ
本研究通过采集中国不同地理种群的烟粉虱

样本ꎬ基于线粒体细胞色素氧化酶 Ｉ (ｍｔＣＯＩ)基因

标记法进行隐种分子鉴定ꎬ针对 ＭＥＡＭ１、ＭＥＤ 及

ＺＨＪ￣１ ３ 种隐种ꎬ通过梯度湿度条件 (２０％ ~ ７０％
ＲＨ)ꎬ系统研究其 Ｆ０和 Ｆ１世代的关键生长发育参

数ꎬ包括卵孵化率、若虫、蛹转化率及成虫羽化率ꎬ
同时采用气相色谱－质谱联用技术定量分析 １２ 个

地理种群成虫表皮碳氢化合物组分ꎬ通过主成分分

析与偏最小二乘回归法筛选出与耐旱表型显著相

关的特征性 ＣＨＣ 标志物(Ｃ２３￣Ｃ３３ 正构烷烃及支

链烷烃)ꎬ构建基于化学表型的干旱适应度评估模

型ꎬ以期揭示表皮碳氢化合物组成多态性与环境适

应性间的定量关系ꎬ阐明烟粉虱通过表皮脂质重构

实现水分保持的生理机制ꎬ为制定区域适应性防控

策略提供科学依据ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 烟粉虱的采集与种群构建

２０２４ 年 ５—８ 月在全国范围内多个地区开展烟

粉虱的田间监测与样本采集工作ꎮ 采样点覆盖中

国东部湿润区(海口、杭州)、西北干旱区(吐鲁番、
敦煌)、中部过渡带(武汉、西安)及北方温带(沈
阳、呼和浩特)ꎬ兼顾了气候梯度与生态类型的多样

性ꎮ 采样选择在晴朗无风的晨间或傍晚时段进行ꎬ
详细记录采集日期、地点、环境温湿度ꎮ

采样方法为五点取样法ꎮ 基于烟粉虱偏好聚

集于茄 Ｓｏｌａｎｕｍ ｍｅｌｏｎｇｅｎａ Ｌ.叶片背面的特性ꎬ本研

究主要采集各采样点茄子植株上的烟粉虱成虫ꎬ采
集时轻柔翻转茄子叶片ꎬ使用特制负压吸虫器将成

虫个体精准吸入 １.５ ｍＬ 无酶离心管中ꎮ 样本经干

冰瞬时低温麻醉后ꎬ立即转移至 ＲＮＡ ｌａｔｅｒ 保存液

中ꎬ随后转运至实验室ꎬ保存于－８０ ℃超低温冰箱ꎬ
以备后续分子生物学分析ꎮ

将不同地理来源的烟粉虱卵收集至实验室ꎬ在
培养室中以无菌栽培的棉花 Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｓｐｐ.幼苗作

为标准化寄主进行继代饲养ꎬ培养室面积为 １２ ｍ２ꎬ
将盆栽的三叶期棉花苗放在 ５０×５０ 的 １００ 目养虫

笼中ꎬ每个养虫笼放 ６ 株棉花苗ꎬ培养室放置 １０ 个

养虫笼ꎮ 培养环境严格控制在温度(２５±２)℃、相
对湿度 ７０％±５％、光周期 １４ ｈ:１０ ｈ [光照度(３ ０００
±５００) ｌｘ]的条件下ꎬ每日监测寄主植物的健康状

况ꎮ

１.２　 烟粉虱隐种鉴定

隐种鉴定采用分子生物学方法进行:利用

ＣＴＡＢ 法提取单头成虫基因组 ＤＮＡꎻ基于线粒体

ＤＮＡ 细胞色素 Ｃ 氧化酶亚基 Ｉ (ｍｔＤＮＡ ＣＯＩ)基因

设计特异性引物进行 ＰＣＲ 扩增ꎮ 所用引物序列

为:正向引物 ５′￣ＣＴＧＧＴＴＹＴＴＴＧＧＴＣＡＴＣＣＲＧＡＲＧＴ￣
３′ꎬ反向引物 ５′￣ＣＡＡＴＣＡＧＣＡＴＡＡＴＣＴＧＡＡＴＡＴＣＧ￣
３′ꎮ 通过 １％琼脂糖凝胶电泳分离扩增产物ꎮ 采用

ＥＢ 染色及凝胶成像系统对电泳条带进行观察分

析ꎮ 若成像结果显示除目标条带外存在其他条带ꎬ
表明可能出现非特异性扩增ꎬ需进行胶回收ꎮ 小心

切取目标条带ꎬ并使用 ＥａｓｙＰｕｒｅＴＭ Ｑｕｉｃｋ Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃ￣
ｔｉｏｎ Ｋｉｔ 对目标 ＤＮＡ 片段进行回收与纯化ꎮ 将该目

的片段测序后ꎬ与 ＮＣＢＩ 数据库中已知烟粉虱隐种

序列进行比对ꎮ 经三轮单雌系纯化筛选后ꎬ将各隐

种分别接种于健康棉花幼苗(三叶期)ꎬ并于(２５±
１) ℃培养室中建立独立的饲养体系(每处理≥５０
头个体)

为确保种群遗传纯度ꎬ每世代(约 １８~２５ ｄ)随
机抽取 １０％个体进行 ｍｔＣＯＩ 单倍型复检ꎮ 连续 ６
代经分子标记验证的成虫群体最终被用于后续试

验ꎬ期间所有种群均维持于隔离培养室ꎬ避免交叉

污染ꎮ
１.３　 不同湿度对烟粉虱隐种生长发育的影响

试验用烟粉虱于接种前在人工培养室中饲养ꎬ
供试植物为盆栽棉花幼苗[株高(２５±２) ｃｍꎬ具 ４ ~
５ 片真叶]ꎬ培养条件同 １.１ 节所述ꎮ

本试验在人工气候箱中进行ꎬ箱内温度控制在

温度(２５±０.５) ℃、光照度(８ ０００±５００) ｌｘꎮ 湿度调

控采用精密湿度调节系统ꎬ该系统由聚碳酸酯透明

培养室(３０ ｃｍ× ５０ ｃｍ)、多孔聚苯乙烯承载板(孔
径 ５ ｃｍ)及不锈钢支撑架组成ꎮ 各组件连接处使用

氰基丙烯酸酯粘合剂( ｌｏｃｔｉｔｅ ４０１)与硅酮密封胶

(ｄｏｗ ｃｏｒｎｉｎｇ ７３２)进行气密处理ꎬ系统漏气率低于

０.５％􀅰ｈ－１ꎮ 湿度调节系统采用动态平衡法ꎬ分别

以无水氯化锂饱和溶液(ＲＨ２０％)、硝酸钾饱和溶

液(ＲＨ５０％)及硫酸钾饱和溶液(ＲＨ７０％)维持目

标湿度条件ꎬ并利用经 ＮＩＳＴ 可溯源标准校准的数

字式温湿度记录仪(ｔｅｓｔｏ １７４Ｈ)实时监测ꎮ 设定湿

度处理分别为 ＲＨ２０％±１％、５０％±１％、７０％±１％ꎬ每
个处理设 ３ 个生物学重复ꎮ

预实验检测孵化率时发现ꎬ叶片蒸腾作用在叶
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表微环境中形成的湿度与培养室及气候箱所显示

的湿度无显著差异ꎮ 通过 ＬＩ￣６８００ 光合仪监测气孔

导度(稳定在 ０.２５±０.０３ ｍｏｌ􀅰ｍ－２􀅰ｓ－１)验证叶片

生理稳态后ꎬ使用吸虫器分别吸取来自沈阳的 ＭＥＤ
型、海口的 ＭＥＡＭ１ 型及浙江的 ＺＨＪ￣１ 型烟粉虱成

虫(雌雄各 ５０ 头)ꎬ接入棉花幼苗上ꎮ 成虫产卵 ４８
ｈ 后移除ꎬ采用体视显微镜(Ｌｅｉｃａ Ｍ２０５Ｃ)每日记

录卵孵化数量ꎬ并计算 Ｆ０代累计孵化率(ＨＲ / ％ ＝
ΣＮｉ / Ｎ０×１００)ꎬ同时统计产卵量雌雄比例等指标ꎮ

Ｆ１代虫源取自 Ｆ０代羽化所得的雌雄成虫各 ２０
头ꎮ 接入实验装置后持续观察其产卵行为ꎬ直至成

虫停止产卵后移出ꎮ 随后在各组设定湿度条件下

系统记录产卵数、卵孵化率、羽化率及羽化成虫的

雌雄比例等参数ꎮ 烟粉虱死亡判定标准如下:(１)
卵与蛹:干瘪变黑ꎻ(２)成虫:以昆虫针轻触无反应ꎮ
上述死亡状态需持续 ４８ ｈ 方判定为死亡ꎮ
１.４　 烟粉虱隐种表皮碳氢化合物成分检测

１.４.１　 烟粉虱隐种表皮碳氢化合物提取 　 采集不

同地理区域的烟粉虱成虫样本ꎬ分装于 ２ ｍＬ 色谱

瓶中ꎬ于－２０ ℃保存备用ꎮ 参照 Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ. (２０１６)
的方法ꎬ称取 １０ ｍｇ 虫体样本置于色谱瓶ꎬ加入 ２５０
μＬ 正己烷萃取溶剂及 ５００ ｎｇ 正十六烷(Ｃ１６)内标

溶液ꎮ 基于预试验结果:烟粉虱表皮碳氢化合物中

未检出 Ｃ１６ 组分ꎬ因此选择 Ｃ１６ 作为内标ꎮ
提取与纯化流程如下:(１)初级萃取:将混合体

系轻柔振荡洗涤 ２ ｍｉｎꎬ使表皮脂类充分溶解ꎻ(２)
漂洗强化:采用 ２００ μＬ 新鲜正己烷进行 ２ 次补充

漂洗ꎻ(３)溶剂合并:收集 ３ 次提取液于洁净色谱

瓶ꎬ氮吹浓缩至干ꎻ(４)硅胶柱净化:浓缩物以 ３００
μＬ 正己烷复溶后ꎬ经 ７０ ~ ２３０ 目高温活化硅胶柱

(Ｓｉｇｍａꎬ ＵＳＡ)过滤纯化ꎬ续以 ２ ｍＬ 正己烷洗脱ꎻ
(５)终处理:洗脱液氮吹干燥后ꎬ用 ５０ μＬ 正己烷定

容待测ꎮ
仪器分析条件:使用气相色谱－质谱联用系统

进行分析ꎬ质谱数据经 ＣｈｒｏｍａＴＯＦ Ｖ４. ３ｘ 软件处

理ꎬ具体流程包括:基线校正(信噪比阈值 ６４％)、自
动峰提取、质谱解卷积、特征峰积分及 ＮＩＳＴ 谱库匹

配鉴定ꎮ 数据预处理阶段实施保留时间校正与峰

对齐ꎬ确保跨样本数据可比性ꎮ
１.４.２ ＧＣ￣ＭＳ 检测　 选择不同地理区域的 ＭＥＤ 型

烟粉虱为研究对象ꎬ采用 ＴＲＡＣＥ １３１０ 气相色谱－
质谱联用系统(ＧＣ￣ＭＳꎬＴｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ)配

备 ＩＳＱ 单四极杆质谱仪ꎬ对烟粉虱表皮的 ＣＨＣ 包

括正构烷烃成分进行系统分析ꎮ 试验采用不分流

进样模式ꎬ以正己烷为溶剂ꎬ分别进样 １ μＬ 正构烷

烃 Ｃ７￣４０ 标准品(Ｓｉｇｍａ￣Ａｌｄｒｉｃｈ)及待测样品ꎮ 色谱

分离选用 ＨＰ￣５ＭＳ 毛细管柱(３０ ｍ×０.２５ ｍｍ×０.２５
μｍꎬ５％苯基甲基聚硅氧烷固定相)ꎬ氦气载气流速

设为 １.０ ｍＬ􀅰ｍｉｎ－１ꎮ
温度控制程序经系统优化:进样口、离子源及

传输线温度均设定为 ２８０ ℃ꎻ色谱柱采用梯度升温

程序ꎬ初始温度 ６０ ℃保持 １ ｍｉｎꎬ以 １０ ℃􀅰ｍｉｎ－１升

至 ３２０ ℃并维持 ５ ｍｉｎꎮ 质谱检测采用电子轰击电

离(ＥＩ)模式ꎬ电离能量 ７０ ｅＶꎬ质量扫描范围 ４５ ~
６５０ ｍ􀅰ｚ－１ꎮ 为确保分析可靠性ꎬ通过以下三重验

证进行化合物鉴定:Ｃ７￣４０ 正构烷烃标准品的保留时

间比对ꎻＮＩＳＴ １７ 质谱数据库检索(匹配度>８５％)ꎻ与
已发表昆虫表皮烃质谱特征数据交叉验证ꎮ
１.５　 数据处理

使用 ＳＰＳＳ 对干旱胁迫的相关实验数据进行单

因素方差分析(显著性水平设定为 α ＝ ０.０５)ꎬ利用

ＧｒａｐｈＰａｄ Ｐｒｉｓｍ 绘图ꎬ采用多维统计分析方法对烟

粉虱 ＣＨＣ 数据进行处理ꎮ 其中ꎬ主成分分析(ｐｒｉｎ￣
ｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ＰＣＡ)作为无监督学习方

法用于探索性数据分析ꎬ而偏最小二乘判别分析

(ｐａｒｔｉａｌ ｌｅａｓｔ ｓｑｕａｒｅｓ￣ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ＰＬＳ￣ＤＡ)
则作为监督学习方法进行模式识别ꎮ 通过变量重

要性投影(ｖａｒｉａｂｌｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｉｎ ｐｒｏｊｅｃｔｉｏｎꎬ ＶＩＰ)指
标评估各处理间表皮碳氢化合物组成差异的特征

贡献度ꎮ ＰＬＳ￣ＤＡ 模型的有效性通过模型解释度

(Ｒ２ ＝ ０.５２)和交叉验证预测能力(Ｑ２)进行验证ꎬ其
中 Ｒ２ 表示模型对数据变异的解释能力ꎬＱ２ 反映模

型的预测稳健性ꎮ 所有分析均通过在线代谢组学

分析平台 ＭｅｔａｂｏＡｎａｌｙｓｔ ４. ０ 完成ꎮ 通过皮尔逊相

关分析法解析干旱胁迫程度与各 ＣＨＣ 组分的关联

性ꎬ并构建相关性热图进行可视化呈现ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 不同地区烟粉虱隐种鉴定

对 １２ 个地区烟粉虱种群进行分子鉴定(每个

地区随机采集 ２０ 个个体ꎬ共获得 ２４０ 个样本)ꎬ基
于 ＮＣＢＩ 数据库的 ＢＬＡＳＴ 同源性比对结果显示:三
亚和杭州种群同时存在 ＭＥＡＭ１ 和 ＺＨＪ￣１ ２ 种隐

种ꎬ其他 １０ 个地区(占采样区域的 ８３.３％)均仅检

测到 ＭＥＤ 隐种(表 １)ꎮ 这种高度不对称的分布格
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局显示ꎬＭＥＤ 隐种不仅广泛分布于我国大部分调

查区域ꎬ更在绝大多数采样点(１０ / １２)实现了单一

隐种的绝对优势定殖ꎮ 该分布特征表明ꎬＭＥＤ 隐

种可能已在中国建立显著竞争优势ꎬ其入侵扩散过

程或导致本土隐种生态位的替代ꎬ最终形成当前以

ＭＥＤ 隐种为主导的田间种群格局ꎮ

表 １　 中国部分地区烟粉虱的采集
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｂ. ｔａｂａｃｉ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

编号
Ｎｕｍｂｅｒ

采集区
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ (ＩＤ)

经纬度
Ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ

气候特征
Ｃｌｉｍａｔｉｃ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

采集日期
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｎｇ ｔｉｍｅ

月平均湿度
Ａｎｎｕａｌ ａｖｅｒａｇｅ
ｈｕｍｉｄｉｔｙ / ％

隐种鉴定
Ｃｒｙｐｔｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ

ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ
１ 湖北省武汉市黄陂区

Ｈｕａｎｇｐｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｗｕｈａｎ Ｃｉｔ￣
ｙꎬ Ｈｕｂｅｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

１１４°４６′Ｅ
３０°７１′Ｎ

亚热带季风气候
Ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｍｏｎｓｏｏｎ ｃｌｉｍａｔｅ

２０２４－０５－２０ ６７ ＭＥＤ(２０)

２ 浙江省杭州市余杭区
Ｙｕｈａｎｇ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ
Ｃｉｔｙꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

１２０°０８′Ｅ
３０°１８′Ｎ

北亚热带南缘季风气候区
Ｎｏｒｔｈｅｒｎ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｓｏｕｔｈｅｒｎ
ｍａｒｇｉｎ ｍｏｎｓｏｏｎ ｃｌｉｍａｔｅ ｚｏｎｅ

２０２４－０５－３０ ７８ ＭＥＤ(１５)、
ＺＨＪ￣１(５)

３ 海南省澄迈县
Ｃｈｅｎｇｍａｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｈａｉｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃ

１１０°２１′Ｅ
１９°７６′Ｎ

热带季风气候
Ｔｒｏｐｉｃａｌ ｍｏｎｓｏｏｎ ｃｌｉｍａｔｅ

２０２４－０６－０５ ８８ ＭＥＤ(２０)

４ 四川省成都市郫都区
Ｐｉｄｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｃｈｅｎｇｄｕ Ｃｉｔｙꎬ
Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

１０３°８４′Ｅ
３０°８１′Ｎ

亚热带湿润气候
Ｈｕｍｉｄ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｃｌｉｍａｔｅ

２０２４－０６－２０ ８５ ＭＥＤ(２０)

５ 海南省三亚市天涯区
Ｔｉａｎｙａ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｓａｎｙａ Ｃｉｔｙꎬ
Ｈａｉｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

１０９°３２′Ｅ
１８°３４′Ｎ

热带海洋性气候
Ｔｒｏｐｉｃａｌ ｍａｒｉｎｅ ｃｌｉｍａｔｅ

２０２４－０６－１０ ８６ ＭＥＤ(１４)、
ＭＥＡＭ１(６)

６ 甘肃省敦煌市
Ｄｕｎｈｕａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｇａｎｓｕ Ｐｒｏｖ￣
ｉｎｃｅ

９４°６８′Ｅ
４０°１２′Ｎ

温带大陆性干旱气候
Ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｃｏｎｔｉｎｅｎｔａｌ Ａｒｉｄ
ｃｌｉｍａｔｅ

２０２４－０７－０４ ３０ ＭＥＤ(２０)

７ 新疆吐鲁番高昌区
Ｇａｏｃｈａｎｇ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｔｕｒｐａｎ Ｃｉｔ￣
ｙꎬ Ｘｉｎｊｉａｎｇ Ｕｙｇｕｒ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ
Ｒｅｇｉｏｎ

８９°１８′Ｅ
４２°９３′Ｎ

暖温带大陆性干旱荒漠气
候
Ｗａｒｍ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｃｏｎｔｉｎｅｎｔａｌ
ａｒｉｄ ｄｅｓｅｒｔ ｃｌｉｍａｔｅ

２０２４－０７－１０ ２５ ＭＥＤ(２０)

８ 新疆乌鲁木齐市新市区
Ｘｉｎｓｈｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｕｒｕｍｑｉ Ｃｉｔｙꎬ
Ｘｉｎｊｉａｎｇ Ｕｙｇｕｒ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ
Ｒｅｇｉｏｎ

８７°４６′Ｅ
４３°９５′Ｎ

中温带大陆性气候
Ｍｉｄ￣ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｃｏｎｔｉｎｅｎｔａｌ
ｃｌｉｍａｔｅ

２０２４－０７－１５ ４５ ＭＥＤ(２０)

９ 内蒙古呼和浩特赛罕区
Ｓａｉｈａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｈｏｈｈｏｔ Ｃｉｔｙꎬ
Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ
Ｒｅｇｉｏｎ

１１１°７７′Ｅ
４０°６４′Ｎ

温带大陆性气候
Ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｃｏｎｔｉｎｅｎｔａｌ ｃｌｉ￣
ｍａｔｅ

２０２４－０７－２０ ５５ ＭＥＤ(２０)

１０ 河南省新乡市红旗区
Ｈｏｎｇｑｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｘｉｎｘｉａｎｇ Ｃｉｔ￣
ｙꎬ Ｈｅｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

１１３°９７′Ｅ
３５°２６′Ｎ

暖温带半湿润气候
Ｗａｒｍ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｓｅｍｉ￣ｈｕｍｉｄ
ｃｌｉｍａｔｅ

２０２４－０５－１３ ６５ ＭＥＤ(２０)

１１ 陕西省西安市临潼区
Ｌｉｎｔｏｎｇ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｘｉ ' ａｎ Ｃｉｔｙꎬ
Ｓｈａａｎｘｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

１０９°２２′Ｅ
３４°４６′Ｎ

暖温带半湿润大陆性气候
Ｗａｒｍ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｓｅｍｉ￣ｈｕｍｉｄ
ｃｏｎｔｉｎｅｎｔａｌ ｃｌｉｍａｔｅ

２０２４－０６－２５ ５８ ＭＥＤ(２０)

１２ 辽宁省沈阳市新民市
Ｘｉｎｍｉｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｓｈｅｎｙａｎｇ Ｃｉｔｙꎬ
Ｌｉａｏｎｉｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

１２２°８２′Ｅ
４２°０２′Ｎ

温带季风气候
Ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｍｏｎｓｏｏｎ ｃｌｉｍａｔｅ

２０２４－０８－０１ ４９ ＭＥＤ(２０)

２.２　 干旱胁迫对烟粉虱不同隐种生长发育的影响

本研究测定了烟粉虱 ３ 个隐种(ＭＥＤ、ＭＥＡＭ１、
ＺＨＪ￣１)在 ２０％、５０％和 ７０％相对湿度条件下的生物

学指标ꎬ试验结果表明ꎬ各隐种的发育参数与生殖

能力均表现出显著的湿度依赖性(图 １)ꎮ 在低湿度

(２０％ＲＨ)条件下ꎬＭＥＤ 隐种展现出显著的环境适

应性优势:其卵孵化率 ( ７０. ３％ ± ２. １％)、化蛹率

(６９.８％±１.９％)、羽化率(６８.７％±２.３％)和单雌产卵

量[(４１２±１８)粒]均显著高于 ＭＥＡＭ１ 和 ＺＨＪ￣１ 隐

种(Ｐ<０.０５)ꎬ同时其成虫死亡率(５９.５％±２.４％)为
三者中最低ꎮ 在 ５０％和 ７０％的相对湿度下ꎬ各隐种

的发育指标均有所改善ꎬ其中 ＭＥＤ 隐种的卵孵化

率(７９.６％±１.７％)、化蛹率(７９.２％±１.５％)、羽化率

(８１.３％±２.０％)和单雌产卵量[(４５５±２１)粒]仍显

著高于其他 ２ 个隐种(Ｐ<０.０５)ꎮ 在 ７０％ＲＨ 高湿环

境下ꎬ各隐种的生物学参数趋于稳定ꎬＭＥＤ 隐种的

卵孵化率(８３.１％±１.３％)、羽化率(８８.７％±１.５％)和
单雌产卵量[(４６３±１９)粒]依然维持最高水平ꎮ
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综合发育参数与生存力指标分析发现ꎬ在干旱

胁迫(２０％ＲＨ)条件下ꎬＭＥＤ 隐种通过维持较高的

胚胎发育成功率(卵孵化率提升 １４.０％ ~ ２８.６％)、
发育阶段存活率(化蛹率提升 ７.７％ ~ １４.３％)以及

生殖输出(产卵量增加 １７.６％ ~ ３７.９％)ꎬ同时降低

成虫死亡率(降幅 ４.６％ ~１４.３％)ꎬ展现出显著优于

其他隐种的干旱适应能力ꎮ 这种多维度生理优势

表明ꎬＭＥＤ 隐种已进化出完善的保水机制和能量分

配策略ꎬ这可能是其能够在干旱生境中形成竞争优

势的重要生物学基础ꎮ
如图 ２ 所示ꎬ在 ２０％ＲＨ 的环境条件下ꎬＭＥＤ 隐

种表现出显著优于 ＺＨＪ￣１ 和 ＭＥＡＭ１ 隐种的生物学

特性ꎮ 系统分析 Ｆ１代发育指标及成虫繁殖参数ꎬ发
现 ＭＥＤ 在干旱条件下的生态适应性最强ꎬ具体表

现为:卵期孵化率较 ＺＨＪ￣１ 和 ＭＥＡＭ１ 显著提高(Ｐ
<０.０５)ꎻ若虫至成虫的发育成功率为 ６９.８％±２.８％ꎬ
分别高于对照品系１２.７％和 １５.３％ꎻ成虫羽化率维

持在 ５８.５％±３.２％水平ꎬ与化蛹率呈显著正相关ꎮ
单雌产卵量较 ＺＨＪ￣１ 和 ＭＥＡＭ１ 提升 ３９. ４％ 和

５３.０％ꎻ全发育阶段累计死亡率为 ４０.２％±３.５％ꎬ显
著低于对照隐种的 ＺＨＪ￣１ 和 ＭＥＡＭ１(Ｐ<０.０５)ꎮ 综

合分析表明ꎬＭＥＤ 品系在关键发育阶段(卵孵化、若
虫化蛹、成虫羽化)的成功率、繁殖力及存活率等综

合指标上均显著优于对照品系(Ｐ<０.０５)ꎮ

图 １　 烟粉虱不同隐种(ＭＥＡＭ１ 型、ＭＥＤ 型和 ＺＨＪ￣１型) Ｆ０代在不同湿度环境下生长发育特征

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｆ０ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ Ｂ. ｔａｂａｃｉ ｃｒｙｐｔｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ
(ＭＥＡＭ１ꎬ ＭＥＤꎬ ａｎｄ ＺＨＪ￣１) ｕｎｄｅｒ ｖａｒｙｉｎｇ ｈｕｍｉｄｉｔｙ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

２.３　 烟粉虱表皮碳氢化合物(ＣＨＣｓ)的组成和比

较分析

本研究基于气相色谱－质谱联用技术(ＧＣ￣ＭＳ)
对烟粉虱 ＣＨＣｓ 进行组分表征ꎬ共检测并鉴定出 ３３
种具有明确碳链结构特征的 ＣＨＣ 组分ꎮ 本研究以

气候极端干旱的吐鲁番地区与其他地区进行比较ꎬ
开展烟粉虱 ＭＥＤ 隐种 ＣＨＣｓ 差异分析ꎮ 基于变量

重要性投影值 ( ｖａｒｉａｂｌｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｉｎ ｐｒｏｊｅｃｔｉｏｎꎬ
ＶＩＰ)>１ 且显著性水平(ｐ) <０.０５ 的双重标准ꎬ筛选

不同地理种群间的差异代谢物ꎬ共获得 １８ 个有显

著性差异的 ＣＨＣｓꎬ其中包括 １０ 种直链正构烷烃

(ｎ￣ａｌｋａｎｅｓ)和 ８ 种甲基支链烷烃(ｍｅｔｈｙｌ￣ｂｒａｎｃｈｅｄ
ａｌｋａｎｅｓ)(表 ２、图 ３)ꎮ 正构烷烃约占 ＣＨＣｓ 总量的

５５％ꎬ甲基支链烷烃约占 ４５％ꎬ表明烟粉虱表皮碳

氢化合物中以正构烷烃为主ꎮ 通过跨地理种群比

较发现ꎬ干旱与湿润生境烟粉虱种群间存在 ＣＨＣ
组成保守性特征:不同地理种群间 ＣＨＣ 组分类型

保持高度一致ꎬ但在具体化合物的相对含量上呈显

著差异(Ｐ<０.０５)ꎮ 定量分析结果表明ꎬ生境差异主

要影响各类 ＣＨＣ 组分的比例分配ꎬ而非改变其基

本组成框架ꎮ
比较分析上述获得的 １８ 种 ＣＨＣｓ 主要成分ꎬ２￣

甲基十七烷(２￣Ｍｅ￣Ｃ１７)为唯一一种在吐鲁番地区

烟粉虱 ＭＥＤ 隐种 ＣＨＣｓ 中相对含量显著高于其他

地区的物质ꎮ 进一步对 ２￣Ｍｅ￣Ｃ１７ 在不同地区烟粉

虱 ＭＥＤ 隐种 ＣＨＣｓ 中的含量进行分析ꎬ结果显示ꎬ
２￣Ｍｅ￣Ｃ１７ 的相对含量与相对湿度形成明显的负相

关ꎬ即相对湿度越低的地区ꎬ其烟粉虱 ＭＥＤ 隐种
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ＣＨＣｓ 中的 ２￣Ｍｅ￣ Ｃ１７ 相对含量越高(图 ４)ꎮ 这一

差异化表达模式提示 ２￣Ｍｅ￣Ｃ１７ 可能在烟粉虱表皮

水分保持和干燥适应性中发挥独特的功能ꎮ

３　 讨论与结论
本研究基于(ｍｔＤＮＡ ＣＯＩ)基因序列分析技术ꎬ

对中国部分地区烟粉虱复合种的生物型(隐种)组
成进行了系统鉴定ꎮ 结果表明ꎬＭＥＤ 隐种已成为当

前中国烟粉虱种群中的绝对优势类群ꎬ占据全国大

部分地区的生态位ꎬ仅在海南省三亚市和浙江省杭

州市的样本中检测到其他隐种与 ＭＥＤ 隐种共存ꎮ
这一调查结果印证了褚栋和张友军(２０１８)研究的

结论ꎬ即中国烟粉虱的优势生物型已发生显著更

替ꎬ由历史上的 Ｂ 型主导转变为 Ｑ 型主导ꎮ 本研究

进一步证实ꎬ近年来 ＭＥＤ 隐种即 Ｑ 型的优势地位

持续稳固ꎬ未发生显著逆转ꎮ

图 ２　 烟粉虱不同隐种(ＭＥＡＭ１ 型、ＭＥＤ 型和 ＺＨＪ￣１型) Ｆ１代在不同湿度环境下生长发育特征

Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｆ１ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ Ｂ. ｔａｂａｃｉ ｃｒｙｐｔｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ
(ＭＥＡＭ１ꎬ ＭＥＤꎬ ａｎｄ ＺＨＪ￣１) ｕｎｄｅｒ ｖａｒｙｉｎｇ ｈｕｍｉｄｉｔｙ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

表 ２　 基于烟粉虱 ＣＨＣｓ 生物标志物差异显著性检验结果
Ｔａｂｌｅ ２ Ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ｉｎ ｃｕｔｉｃｕｌａｒ ｈｙｄｒｏｃａｒｂｏｎ ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ ｏｆ Ｂ. ｔａｂａｃｉ

序号
Ｎｕｍｂｅｒ

物质名称
Ｎａｍｅ ｏｆ ｓｕｂｓｔａｎｃｅ

分子式
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｏｒｍｕｌａ

方差分析 ｐ 值
ＡＮＯＶＡ ｐ￣ｖａｌｕｅ

Ｑ 值
Ｑ￣ｖａｌｕｅ

１ ｎ￣Ｃ１７ Ｃ１７Ｈ３６ ２.２４７ ２３Ｅ￣１１ ７.４１５ ８６Ｅ￣１０
２ ｎ￣Ｃ２２ Ｃ２２Ｈ４６ １.５２１ ７Ｅ￣０５ ３.８６２ ７９Ｅ￣０５
３ ｎ￣Ｃ２５ Ｃ２５Ｈ５２ ０.０００ １５６ ８ ０.０００ ３０４ ３７７
４ ｎ￣Ｃ１８ Ｃ１８Ｈ３８ ３.９９１ ９１Ｅ￣０７ ２.６３４ ６６Ｅ￣０６
５ ｎ￣Ｃ２６ Ｃ２６Ｈ５４ １.１５１ ５２Ｅ￣０７ ９.５００ ０１Ｅ￣０７
６ ｎ￣Ｃ３１ Ｃ３１Ｈ６４ ６.８２１ １４Ｅ￣０９ ７.５０３ ２６Ｅ￣０８
７ ｎ￣Ｃ３０ Ｃ３０Ｈ６２ １.２５９ ０２Ｅ￣０９ ２.０７７ ３８Ｅ￣０８
８ ｎ￣Ｃ２９ Ｃ２９Ｈ６０ ０.０００ １４８ １１３ ０.０００ ３０４ ３７７
９ ｎ￣Ｃ２７ Ｃ２７Ｈ５６ ６.５８１ ５７Ｅ￣０６ １.８０９ ９３Ｅ￣０５

１０ ｎ￣Ｃ２４ Ｃ２４Ｈ５０ ０.０２３ ６７６ ５３１ ０.０３２ ５５５ ２３
１１ ３￣ＭｅＣ１４ Ｃ１５Ｈ３２ ０.００４ １３２ ６６ ０.００６ １５１ ８２１
１２ ８￣ＨｅｐｔＣ１５ Ｃ２２Ｈ４６ ０.０００ ９７７ ７１８ ０.００１ ６１３ ２３４
１３ ２ꎬ６ꎬ１０ꎬ１４￣ＴｅｔｒａＭｅＣ１５ Ｃ１９Ｈ４０ ０.０００ １５５ ０５９ ０.０００ ３０４ ３７７
１４ ３￣Ｅｔ￣３￣ＭｅＣ１７ Ｃ１９Ｈ４０ ５.３２６ ６９Ｅ￣０７ ２.９２９ ６８Ｅ￣０６
１５ ４￣ＭｅＣ１８ Ｃ１９Ｈ４０ ７.１３４ ４７Ｅ￣０７ ３.３６３ ３９Ｅ￣０６
１６ ５￣ＭｅＣ１４ Ｃ１５Ｈ３２ １.２０８ ９Ｅ￣０６ ４.９８６ ７Ｅ￣０６
１７ ２￣ＭｅＣ１７ Ｃ１８Ｈ３８ ０.００１ １６１１９９ ０.００１ ８２４ ７４２
１８ ３ꎬ８￣ＤｉＭｅＣ１１ Ｃ１３Ｈ２８ ６.２５３ ９５Ｅ￣０６ １.８０９ ９３Ｅ￣０５
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图 ３　 不同地区烟粉虱 ＣＨＣｓ 中主要物质的比较分析
Ｆｉｇ.３　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｍａｉｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｏｆ Ｂ. ｔａｂａｃｉ ＣＨＣｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ

Ａ:吐鲁番 ｖｓ.成都ꎻＢ:吐鲁番 ｖｓ.海口ꎻＣ:吐鲁番 ｖｓ.武汉ꎻＤ:吐鲁番 ｖｓ.呼和浩特ꎻＥ:吐鲁番 ｖｓ.乌鲁木齐ꎻＦ:吐鲁番 ｖｓ.敦煌ꎻ
Ｇ:吐鲁番 ｖｓ.杭州ꎻＨ:吐鲁番 ｖｓ.西安ꎻＩ:吐鲁番 ｖｓ.新乡ꎮ 图中横坐标代表不同试验分组ꎬ纵坐标代表该组对比的

差异代谢物ꎬ不同位置的色块代表对应位置代谢物的相对表达量ꎬ红色表示该物质在所在组含量高表达ꎬ
蓝色表示该物质在所在组含量低表达ꎮ

　 　 Ａ: Ｔｕｒｐａｎ ｖｓ. Ｃｈｅｎｇｄｕꎻ Ｂ: Ｔｕｒｐａｎ ｖｓ. Ｈａｉｋｏｕꎻ Ｃ: Ｔｕｒｐａｎ ｖｓ. Ｗｕｈａｎꎻ Ｄ: Ｔｕｒｐａｎ ｖｓ. Ｈｏｈｈｏｔꎻ Ｅ: Ｔｕｒｐａｎ ｖｓ. Ｕｒｕｍｑｉꎻ
Ｆ: Ｔｕｒｐａｎ ｖｓ. Ｄｕｎｈｕａｎｇꎻ Ｇ: Ｔｕｒｐａｎ ｖｓ. Ｈａｎｇｚｈｏｕꎻ Ｈ: Ｔｕｒｐａｎ ｖｓ. Ｘｉ′ａｎꎻ Ｉ: Ｔｕｒｐａｎ ｖｓ. Ｘｉｎｘｉａｎｇ. Ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｇｕｒｅꎬ ｔｈｅ Ｘ￣ａｘｉｓ
ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｇｒｏｕｐｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ Ｙ￣ａｘｉｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｃｏｍｐａｒｅｄ ａｃｒｏｓｓ ｇｒｏｕｐｓ. Ｔｈｅ ｃｏｌｏｒ

ｂｌｏｃｋｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ. Ｒｅｄ ｄｅｎｏｔｅｓ ｔｈａｔ
ｔｈｅ ｓｕｂｓｔａｎｃｅ ｉｓ ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ (ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ) ｉｎ ｉｔｓ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅ ｇｒｏｕｐꎬ ｗｈｉｌｅ ｂｌｕｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ

ｔｈｅ ｓｕｂｓｔａｎｃｅ ｉｓ ｄｏｗｎ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ (ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｌｏｗｅｒ) ｉｎ ｉｔｓ ｇｒｏｕｐ.

图 ４　 不同地区烟粉虱 ＭＥＤ 隐种 ＣＨＣｓ 中
２￣Ｍｅ￣Ｃ１７ 的相对含量

Ｆｉｇ.４　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ２￣Ｍｅ￣Ｃ１７ ｉｎ ＣＨＣｓ ｏｆ
Ｂ. ｔａｂａｃｉ ＭＥＤ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ

课题组在吉林省长春市、公主岭市及青海省西

宁市等特定区域ꎬ观测到温室白粉虱 Ｔｒｉａｌｅｕｒｏｄｅｓ
ｖａｐｏｒａｒｉｏｒｕｍ (Ｗｅｓｔｗｏｏｄ)与烟粉虱呈明显的竞争性

混合发生态势ꎬ造成的危害程度显著高于其他采样

区域ꎮ 这种具有区域特异性的分布格局ꎬ其形成机

制可能是多因子协同作用的结果ꎬ包括但不限于气

候因子(如温度、湿度、降水模式的差异)、本地生境

特征(如作物类型、植被结构)以及农业管理措施等

人为干预因素的综合影响ꎮ 同时ꎬ亦不能完全排除

由于本次调查采样范围相对局限所导致的观测偏

差ꎮ 为更深入地解析烟粉虱种群动态演替规律及

其与温室白粉虱等近缘种的竞争互作机制ꎬ建议后

续研究应着力于拓展地理采样尺度以覆盖更广泛

的生态区域ꎬ并紧密结合关键生态因子的量化分析

(如温度梯度、湿度阈值、寄主植物丰度等)ꎬ开展更

为系统、全面的综合研究ꎮ
在全球气候变暖趋势持续加剧的背景下ꎬ烟粉

虱作为典型的入侵性害虫ꎬ其应对极端环境胁迫的

生理生态适应机制日益受到学界关注ꎮ Ｌü ｅｔ ａｌ.
(２０１４)通过跨气候区种群比较研究发现ꎬ经历热休

克胁迫(４５ ℃ꎬ２ ｈ)后ꎬ源自极端干旱区的烟粉虱种

群表现出显著的生存优势———成虫平均寿命延长
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１８.３％ꎬ子代存活率提升 ２２.６％ (Ｐ<０.０５)ꎮ 但其生

殖力参数(单雌产卵量)和子代性别比例在干旱区

与温带区种群间未呈现统计学差异(Ｐ>０.１)ꎮ 这一

现象表明ꎬ烟粉虱的耐热性表型与生存适应性状可

能与环境选择压存在特异性关联ꎬ其进化适应策略

具有气候地理依赖性ꎮ Ｘｕｅ ａｔ ａｌ. (２０２２)的研究显

示ꎬ入侵型隐种(如 ＭＥＤ、ＭＥＡＭ１)相较本地隐种

(如 ＺＨＪ￣１)具有显著的生态位扩张特征:其潜在适

生区面积扩大率达 ３２.７％ꎬ且生态位可塑性指数提

升 ４０.２％ꎮ 这种扩张效应与年均温(Ｂｉｏ１)、降水变

异系数(Ｂｉｏ１５)等关键环境因子的响应函数存在显

著的种间分化(Ｋ￣Ｓ ｔｅｓｔꎬ Ｐ<０.０１)ꎬ揭示出不同隐种

对环境梯度变化的差异化适应策略ꎮ
为深入解析干旱胁迫下的生理适应机制ꎬ本研

究聚焦 ３ 个关键隐种(ＭＥＤ、ＭＥＡＭ１ 和 ＺＨＪ￣１)的

发育可塑性ꎮ 在控制湿度梯度试验中观察到ꎬＭＥＤ
隐种的卵孵化率显著高于 ＭＥＡＭ１ 和 ＺＨＪ￣１ꎻ化蛹

率在 ＭＥＤ 中较 ＭＥＡＭ１ 和 ＺＨＪ￣１ 具有显著优势ꎻ
ＭＥＤ 羽化率亦显著超越 ＭＥＡＭ１ 与 ＺＨＪ￣１ꎮ ＭＥＤ
隐种在卵期和若虫期均表现出对低湿度环境的高

度适应性ꎬ且 ＭＥＡＭ１ 隐种在各项发育指标上亦显

著优于 ＺＨＪ￣１ꎮ 由此确立 ３ 个隐种的干旱耐受性等

级为 ＭＥＤ>ＭＥＡＭ１>ＺＨＪ￣１ꎮ 单因素方差分析证实:
环境湿度对卵孵化率(Ｆ卵孵化率 ＝ ４６.２８ꎬ Ｐ<０.０００ １)、
化蛹率(Ｆ化蛹率 ＝３８.１７ꎬ Ｐ<０.０００ １)及羽化率(Ｆ羽化率

＝４１.０５ꎬ Ｐ<０.０００ １)均产生极显著影响ꎬ且隐种间

差异具有高度统计学意义ꎮ 这一结果从定量层面

揭示了 ＭＥＤ 隐种在干旱生境中的竞争上位性ꎮ 基

于发育参数综合评估的生物学适合度分析显示:在
干旱胁迫下ꎬＭＥＤ 隐种的种群存活率较 ＭＥＡＭ１ 和

ＺＨＪ￣１ 分别提高 ３１.２％和 ３７.８％ꎬ平均适合度增益

达 ３４.５％ꎬ证明其具有更强的生态可塑性和环境适

应潜能ꎮ
昆虫对环境干旱胁迫的适应性响应ꎬ其核心生

理机制在于调控体内水分流失的过程ꎮ 昆虫体内

的水分散失主要经由 ３ 个生理途径:呼吸作用的气

体交换、排泄系统的代谢废物排出以及通过体表的

水分蒸发ꎮ 其中ꎬ表皮失水被认为是水分损失的主

导因素ꎬ对昆虫的整体抗旱能力具有决定性影响

(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)ꎮ 作为昆虫机体与外界环境之

间至关重要的物理和化学屏障ꎬ昆虫角质层( ｃｕｔｉ￣
ｃｌｅ)构成了抵御水分过度散失的第一道防线ꎮ 在这

一保护体系中ꎬ由蜡质层(ｗａｘ ｌａｙｅｒ)构成的防水结

构发挥着核心作用ꎮ 角质层碳氢化合物作为蜡质

层的主要化学成分ꎬ其显著的保水功能自 ２０ 世纪

４０ 年代被揭示以来ꎬ一直是昆虫生理学与抗旱机制

研究的重点方向ꎮ 从化学组成角度分析ꎬＣＨＣｓ 并

非单一物质ꎬ而是一个复杂的混合物体系ꎬ主要由

烯烃(ａｌｋｅｎｅｓ)、直链烷烃(ｎ￣ａｌｋａｎｅｓ)和甲基支链烷

烃(ｍｅｔｈｙｌ￣ｂｒａｎｃｈｅｄ ａｌｋａｎｅｓ)三类化合物组成ꎮ 其

碳链长度通常分布在 Ｃ２１ ~ Ｃ４０ꎮ 昆虫体表 ＣＨＣｓ
的组成特征(如各类化合物的比例、链长分布、支链

位置等)受到遗传背景(如基因调控)和多种环境因

子(如温度、湿度)的共同精细调控ꎮ
大量研究证实ꎬＣＨＣｓ 在多种昆虫类群中表现

出显著的、关键的保水功能ꎬ是其抗旱性的重要物

质基础(Ｄｕｌｂｅｃｃｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)ꎮ Ｑｉａｏ ｅｔ ａｌ. (２０２４)
在豌豆蚜中的研究发现ꎬＡＢＣ 转运蛋白基因 ＡＢ￣
ＣＧ４ (ＡｐＡＢＣＧ４)通过调控 ＣＨＣｓ 从合成部位向角

质层的转运与表皮积累过程ꎬ显著影响了该物种的

抗旱能力ꎮ 该研究进一步揭示ꎬＣＨＣｓ 的碳链长度

(ｃｈａｉｎ ｌｅｎｇｔｈ)与其保水效能之间存在正相关关系ꎬ
即较长链的 ＣＨＣｓ 通常能提供更优异的防水屏障ꎬ
此外ꎬ在 ＣＨＣｓ 的复杂组成中ꎬ甲基支链烷烃展现出

独特的生物学意义ꎮ 这类化合物不仅与其他 ＣＨＣｓ
组分一样ꎬ在维持表皮防水性、抵抗干燥胁迫中扮

演重要角色ꎬ同时还兼具信息素通讯等社会性或种

间识别相关的信息传递功能(Ｃｈｕｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)ꎮ
这种“一物双效”的特性凸显了甲基支链烷烃在昆

虫生存与适应中的多功能性ꎮ
本研究分析了来自不同地理种群的烟粉虱表

皮碳氢化合物的组成特征及其含量差异ꎬ共鉴定出

１８ 种 ＣＨＣｓ 组分ꎬ主要归属于直链及支链烷烃(ａｌ￣
ｋａｎｅｓ)等主要化学类别ꎬ反映了烟粉虱在该谱系中

的特定化学特征ꎮ 这一组分构成特征与 Ｂｌｏｏｍｑｕｉｓｔ
ｅｔ ａｌ. (１９８７)关于粉虱科 Ａｌｅｙｒｏｄｉｄａｅ 昆虫 ＣＨＣｓ 组

成的研究结论一致ꎬ印证了该科昆虫在表皮化合物

构成上存在一定的保守性ꎮ 本研究鉴定的烟粉虱

ＣＨＣｓ 组分中ꎬ２￣甲基十七烷(２￣ＭｅＣ１７)被观察到呈

现最高的相对丰度ꎬ表明其是烟粉虱表皮化学特征

中的一个关键组分ꎮ 然而ꎬ 该特征性组分 ( ２￣
ＭｅＣ１７)在不同地理种群间的含量存在显著差异ꎬ
说明地理环境因素(如气候条件、寄主植物差异等)
可能对烟粉虱的表皮化合物代谢通路产生了显著
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调控作用ꎬ进而塑造了种群特异性的 ＣＨＣｓ 图谱ꎮ
本研究发现了聚焦于烟粉虱种群对抗干燥胁

迫能力的差异与 ＣＨＣｓ 组成的关系ꎮ １０ 个具有不

同抗干燥性的烟粉虱地理种群间的表皮碳氢化合

物总量及特定组分含量均被检测到存在显著差异ꎮ
其中ꎬ２￣甲基十七烷(２￣ＭｅＣ１７)的表现尤为突出:其
在强抗干燥性地理种群中的含量均显著高于弱抗

干燥性种群ꎬ说明 ２￣ＭｅＣ１７ 很可能在烟粉虱应对干

燥环境胁迫的生理适应机制中扮演重要角色ꎬ可作

为区分烟粉虱抗干燥表型的一个潜在特征性生物

标记物ꎮ 这一发现与在其他昆虫物种中观察到的

现象具有相似性ꎮ 如ꎬ麦长管蚜 Ｓｉｔｏｂｉｏｎ ａｖｅｎａｅ
(Ｆａｂｒｉｃｉｕｓ)中的 ２￣甲基二十六烷(２￣ＭｅＣ２６)、银蚁

Ｆｏｒｍｉｃａ ａｒｇｅｎｔｅａ Ｗｈｅｅｌｅｒ 中的究 Ｃ２９ 支链烷烃的特

定异构体(如 ７￣甲基二十九烷(７￣ＭｅＣ２９)和 ３￣甲基

二十九烷(３￣ＭｅＣ２９)) (Ｋｒａｓｎｅｃ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３ꎻ Ｓａｋａｔａ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎮ 这些跨物种的研究结果共同支持了

特定甲基支链烷烃在昆虫环境适应性(尤其是干旱

胁迫适应)中具有普遍性功能的重要观点ꎮ
本研究首先通过鉴定不同地理区域烟粉虱隐

种的分布情况ꎬ发现 ＭＥＤ 隐种在全国的分布区域

广泛ꎬ同时在杭州和三亚发现了 ＭＥＡＭ１ 和 ＺＨＪ￣１
隐种的分布ꎮ 为进一步解释我国烟粉虱隐种的分

布情况ꎬ本研究设计不同湿度梯度对 ３ 种隐种生长

发育的影响ꎬ发现环境湿度对烟粉虱 ３ 种隐种生长

发育有显著影响ꎬ尤其是中低湿度区域 ＭＥＤ 隐种

具有显著的环境适应优势ꎮ 这一结果与隐种表层

碳氢化合物的组成和含量相关ꎬ因此ꎬ本文针对

ＭＥＤ 体表碳氢化合物种类与含量进行研究ꎬ发现

ＭＥＤ 隐种表皮 ２￣Ｍｅ￣Ｃ１７ 含量与环境湿度成显著负

相关ꎬ进一步说明 ＭＥＤ 隐种可以通过调控表皮 ２￣
Ｍｅ￣Ｃ１７ 含量使其能够适应不同环境湿度ꎬ增加其

对环境的适应能力ꎮ
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