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烟粉虱传毒相关蛋白基因的克隆及其 

表达量分析* 
刘  馨**  闫文茜  张友军  吴青君  谢  文  王少丽*** 

（中国农业科学院蔬菜花卉研究所 北京 100081） 

摘  要  【目的】 烟粉虱 Bemisia tabaci（Gennadius）是一种世界性的入侵性害虫，其传播的番茄黄化曲

叶病毒（Tomato yellow leaf curl virus，TYLCV）给我国番茄生产造成巨大经济损失。为了阐明烟粉虱传播

双生病毒的机理，本文拟研究明确 B和 Q烟粉虱体内传毒相关蛋白 GroEL基因及其表达量。【方法】 采

用特异性引物克隆了 B和 Q烟粉虱内共生菌编码的传毒相关蛋白 GroEL基因，并进行序列分析；并利用

荧光定量 PCR技术检测两种生物型及其获取双生病毒前后该基因的相对表达量。【结果】 烟粉虱内共生

菌 Hamiltonella编码的 GroEL基因全长为 1 668 bp，编码 555个氨基酸；B、Q烟粉虱该基因的核苷酸序

列相似性为 99.94%，氨基酸同源性为 99.82%；带毒烟粉虱中 GroEL基因的表达量显著高于未带毒的对应

生物型烟粉虱；无论带毒与否，Q烟粉虱该基因的表达量均显著高于 B（P< 0.05）。【结论】 烟粉虱携

带 TYLCV后可诱导 GroEL的表达量升高，B和 Q烟粉虱中 GroEL基因及其表达量均存在差异，这可能

是 B和 Q烟粉虱传毒效率存在显著差异的原因之一。 

关键词  烟粉虱，番茄黄化曲叶病毒，传毒相关蛋白，荧光定量 PCR 

Cloning and relative expression of a virus-transmission related gene 
in Bemisia tabaci (Gennadius) 

LIU Xin**  YAN Wen-Qian  ZHANG You-Jun  WU Qing-Jun  XIE Wen  WANG Shao-Li *** 

(Institute of Vegetables and Flowers, Chinese Academy of Agricultural Sciences, Beijing 100081, China) 

Abstract  [Objectives]  The sweetpotato whitefly, Bemisia tabaci (Gennaddius), is one of the most invasive insect pests in 

the world. Tomato yellow leaf curl virus (TYLCV), transmitted by B. tabaci, has caused great losses to tomato production in 

China. In order to illustrate the mechanism of TYLCV transmission by B. tabaci, we studied the virus transmission-related 

gene (GroEL) and its expression in the B. tabaci B and Q. [Methods]  The virus transmission-related gene, GroEL, encoded 

by the Hamiltonella endosymbiont of the B. tabaci B and Q, was cloned using specific primers and the resultant sequences 

were analyzed. The relative expressions of GroEL were measured using the qRT-PCR technique in B. tabaci that had fed on 

both healthy and viruliferous tomato plants. [Results]  The results showed that the GroEL gene was 1 668 bp in full length, 

encoding 555 amino acids. There was 99.94% nucleotide sequence similarity and 99.82% amino acid homology in GroEL 

genes between the B. tabaci B and Q. GroEL expressions in viruliferous B. tabaci were significantly higher than in 

corresponding uninfected whiteflies. Also GroEL expression in the B. tabaci Q was proved to be significantly higher than B(P 

<0.05), regardless of whether the insects concerned were viruliferous or not. [Conclusion]  GroEL expression was 
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significantly higher in viruliferous whiteflies. Obvious differences in GroEL expression were exhibited between the B. tabaci 

B and Q, which might be one of reasons for their significant difference in efficiency of virus transmission.   

Key words  Bemisia tabaci, tomato yellow leaf curl virus, virus-transmission related protein, qRT-PCR 

 
 

 

烟粉虱 Bemisia tabaci （Gennadius）是重要

的入侵性害虫，被列入全球 100种最危险入侵物

种。该虫寄主植物广泛，通过成虫和若虫刺吸植

物汁液、分泌蜜露造成煤污病以及传播植物病毒

病等方式进行为害（Jones，2003；De Barro et al.，

2011），常年使农作物减产 50%~60％，严重时

甚至绝收。种下分化研究发现，烟粉虱实际上是

由形态上不可区分、生物学特性方面存在显著差

异的 30 余种生物型（Biotype）或遗传种群

（Genetic group）组成的复合种害虫（Boykin  

et al.，2013；Lee et al.，2013）。杂交试验进一

步将这些烟粉虱不同生物型命名为隐种（Cryptic 

species）或姊妹种（Sibling species）（De Barro  

et al.，2011；Liu et al.，2007，2012； Boykin，

2014）。在烟粉虱众多生物型中，B生物型（隐

种 MEAM1，本文简称 B 烟粉虱）和 Q 生物型

（隐种 MED，以下简称 Q 烟粉虱）是入侵性最

强、危害最大的两种生物型或姊妹种害虫，被认

为是“超级害虫”。 

20世纪中后期，入侵性烟粉虱在我国华北、

华南一些省市暴发，后被证实为 B 烟粉虱（罗

晨等，2002）。Q 烟粉虱则于 2003年在云南昆

明地区首次被发现（Zhang et al.，2005），之后

逐渐扩散蔓延。近年来，研究发现 Q 烟粉虱已

基本取代 B 烟粉虱成为了我国绝大部分地区主

要危害种群（Chu et al.，2007；Pan et al.，2011）。

而在 Q 烟粉虱替代 B 烟粉虱过程中，也伴随了

烟粉虱传播的番茄黄化曲叶病毒（Tomato yellow 

leaf curl virus，TYLCV）的暴发流行。据农业部

门统计，仅 2008、2009和 2010的 3年时间，由

烟粉虱传播的番茄黄化曲叶病毒病给我国农业

生产造成的损失即超过 100亿元人民币。B和 Q

烟粉虱对 TYLCV的传毒特性研究证实，TYLCV

在我国的暴发流行与Q 烟粉虱替代B 烟粉虱密

切相关（Pan et al.，2012；2013；Liu et al.，2013）。 

烟粉虱在带毒植物上取食时，通过口针在韧

皮部吸取汁液获得 TYLCV病毒粒子，病毒再进

入食道和过滤腔（Morin et al.，1999；2000）。

病毒在传毒昆虫体内循环时，有一类昆虫内共生

菌编码的小分子伴侣蛋白——GroEL 被证明对

病毒起到一定的保护作用（Hogenhout et al.，

1998，2000；Gottlieb et al.，2010；Morin et al.，

2000）。在以前文献中，在烟粉虱获毒之前用

GroEL抗血清饲喂烟粉虱，则处理组烟粉虱的传

毒效率平均下降八成以上。分子生物学方法检测

发现病毒 DNA在烟粉虱体内大量减少，说明其

中有绝大部分的病毒都已经在烟粉虱体内被降

解掉，这表明该蛋白在病毒被烟粉虱传播的过程

中对其起到了重要的保护作用（Morin et al.，

1999，2000）。进一步研究表明，由烟粉虱共生

菌Hamiltonella分泌的GroEL 在TYLCV传播过

程中发挥关键作用（  Sánchez-Campos et al.，

1999；Jiang et al.，2004；Gottlieb et al.，2010）。

Morin等（2010）对烟粉虱内共生菌Hamiltonella、

Portiera、Rickettsia 进行克隆，并进行双杂交及

免疫沉淀 PCR（ IC-PCR）等，表明只有由

Hamiltonella编码的 GroEL蛋白可与番茄黄化曲

叶病毒（TYLCV）外壳蛋白发生相互作用，而

Portiera、Rickettsia编码的 GroEL虽然与其同源

性高达 60%以上，但却不能与 TYLCV-CP 发生

互作。在以色列，烟粉虱 B 能够传播 TYLCV，

而 Q 则很少传播，原因就是次生共生菌

Hamiltonella仅在烟粉虱 B中存在，而在烟粉虱

Q中则检测不到（Gottlieb et al.，2010）。然而，

Hamiltonella在中国的烟粉虱 B和 Q中均以较高

的比率存在（Chu et al.，2011），所以中国烟粉

虱 B和 Q均可以传播 TYLCV，只是传播效率存

在差异（Pan et al.，2012），再次证明只有烟粉

虱次生内共生菌Hamiltonella编码的GroEL才是

在烟粉虱传播 TYLCV过程中起重要作用的主要
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蛋白质（Gottlieb et al.，2010）。因此，我国烟

粉虱 B和 Q中由 Hamiltonella分泌的 GroEL可

能存在某些差异。而以前的研究表明，内共生菌

产生的 GroEL 蛋白对病毒传播的促进机制可能

是与病毒结合形成的病毒-蛋白复合体在病毒的

运输过程中起作用，保护双生病毒顺利通过烟粉

虱血淋巴到达唾液腺而免遭降解，或是通过相似

的运转机制来保证病毒在其介体昆虫中能完整

的保存下来（Morin et al.，1999，2000；Gottlieb 

et al.，2010）。 

我国 B、Q烟粉虱对 TYLCV传播效率不同

（Pan et al.，2012），由此我们推测烟粉虱传毒相

关蛋白 GroEL基因的表达可能存在差异。因此，

本研究首先克隆了烟粉虱B和Q中传毒相关蛋白

GroEL 基因并进行序列分析，再采用 qRT-PCR

技术研究 GroEL在烟粉虱带毒前后的表达量。研

究结果对于进一步阐明烟粉虱传播 TYLCV 的机

制补充资料，也为预防和治理烟粉虱及其传播的

番茄黄化曲叶病毒病提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  烟粉虱试虫、病毒及植物培养 

B烟粉虱于 2004年 10月采自中国农业科学

院蔬菜花卉研究所北圃场甘蓝田，经分子鉴定为

B烟粉虱（罗晨等，2002）。Q烟粉虱于 2009年

6 月采自北京中蔬大森林花卉市场所售一品红

上，经鉴定为 Q烟粉虱（Shatters et al.，2009），

B和 Q烟粉虱均在温室无虫番茄（中杂 12号）苗

上进行继代饲养。温室饲养条件：温度（26±1）℃，

相对湿度 65 %，光周期为 L︰D=16 ︰8 。 

选取生长到 2~3片真叶的无病、无虫、长势

较为一致的番茄植株，经 TYLCV分离物 DNA-A

侵染的农杆菌克隆（由浙江大学生物技术研究所

周雪平教授实验室构建并惠赠）介导注射接种病

毒于植株韧皮部，接种后番茄植株置于温室无虫

笼中继续培养。注射接种 25~30 d后，选择具有

明显发病症状的植株，PCR 检测确定其携带有

TYLCV病毒（Ghanim et al.，2007），作为供试

植物。带毒和不带毒的番茄植株均在上述条件的

温室中培养。 

1.2  主要试剂 

昆虫基因组 DNA提取试剂盒、PCR产物回

收试剂盒均购自北京百泰克生物技术有限公

司；Taq酶、cDNA合成试剂盒（PrimeScript® RT 

reagent Kit）购自北京六合通经贸有限公司

（Takara）；Trizol 试剂、荧光定量试剂盒

（SYBR® Green Real-time PCR Master Mix）和

DNA分子量Marker均购自天根生化科技（北京）

有限公司。 

1.3  试验处理 

在干净无虫无农药的养虫笼中放置一棵有

明显发病症状并经 PCR 验证的感病番茄苗（约

为注射病毒 30 d 左右），选取高度基本相同的

两片叶片用微虫笼分别接入之前一直维持在无

毒无虫番茄苗上的试验用 B、Q烟粉虱种群的初

羽化成虫（羽化时间不超过 8 h）；同时，分别

取相同数量的初羽化 B、Q烟粉虱成虫作为非感

毒的对照组。接虫 72 h 后，各试验处理中分别

收集 100头烟粉虱成虫（雌雄比例相同），于液

氮中迅速冻死后存于﹣80℃冰箱中备用。共设置

9个生物学重复。 

1.4  烟粉虱总 RNA 提取及反转录 

每个试验处理吸取烟粉虱成虫 100头，采用

TRIzol 试剂提取总 RNA，通过琼脂糖凝胶电泳

检测RNA完整性，在Nanodrop-2000上检测RNA

的浓度。取 1.0 μg 烟粉虱的总 RNA 利用

PrimeScript® RT reagent Kit反转录合成 cDNA，

具体操作方法按照产品说明书进行，并采用

DNase 去除了基因组 DNA。反转录产品迅速保

存于﹣80℃冰箱中备用。 

1.5  烟粉虱内共生菌 GroEL 基因克隆与测序 

根据已发表的西班牙 Q 烟粉虱次生内共生

菌 Hamiltonella 编 码 的 GroEL 基 因 序 列 

（Gottlieb et al.，2010），利用 Primer 5.0软件

设计特异性引物，上游引物和下游引物分别为：

GroEL-F（ 5′-ATGGCAGCTAAAGACTTAAAA 
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TT-3′）和 GroEL-R（5′-CATCATACCATTCAT 

TCCGCCC-3′），用于扩增 B、Q 烟粉虱内共生

菌的 GroEL 基因全长序列。反应体系为：

GroEL-F和 GroEL-R各取 0.5 μL，cDNA模板为

1 μL，Taq DNA 聚合酶（5 U/μL）为 0.2 μL，

10×Buffer （Mg2+plus） 2.5 μL， dNTPs（ 2.5 

mmol/L）1.5 μL，最后加水至总体积为 25 μL。

扩增程序为：首先在 94℃下预变性 5 min，之后

进行 35个循环（94℃扩增 30 s，60℃退火 45 s，

72℃延伸 2 min），最后在 72℃下延伸 10 min。

反应结束后，取 5 μL PCR产物，以 1.3％琼脂糖

凝胶上样检测，Biorad凝胶成像仪上观察结果。 

将琼脂糖凝胶中符合目的基因预期大小的

DNA片段位置的胶块切下，采用 DNA凝胶回收

纯化试剂盒进行回收纯化，克隆进 pEASY-T1

连接载体中，转化 TOP10 感受态细胞，37℃下

培养过夜，根据蓝白斑进行阳性克隆筛选，阳性

的菌液送至北京擎科新业生物技术有限公司进

行测序。对所得到的B、Q烟粉虱内共生菌GroEL

基因全长进行序列分析，并通过在 NCBI 上的

BLAST 进行同源性搜索，用 DNAMAN 软件进

行多序列同源性比对。 

1.6  烟粉虱内共生菌 GroEL 的定量表达 

根据扩增得到的 GroEL 的基因全长，应用

Primer Premier 5.0软件，设计了用于扩增目的基

因 GroEL的定量 PCR引物。上游引物 Groq-F：

5′-CATTCCGCCCATTCCACC-3′ ， 下 游 引 物

Groq-R：5′-CACGTTCTGCATTGCAATAT-3′。

以烟粉虱 β-actin基因（Lv and Wan，2011）作

为内参基因，上游引物 actin-F：5′-CGCTGCCTC 

CACCTCATT-3′和下游引物 actin-R： 5′-ACC 

GCAAGATTCCATACC C-3′。荧光定量具体操作

参照天根生化（北京）有限公司的荧光定量试剂

盒说明书，以反转录获得的 cDNA稀释 2倍作为

模版，在 ABI7500进行基因 mRNA水平表达量

分析。反应体系：SYBR Green Real-time PCR 

Master Mix （2×） 11.25 μL，上游引物（10 

μmol/L） 0.5 μL，下游引物（10 μmol/L）0.5 μL，

cDNA模板 1.0 μL，加入 ddH2O补足到 25 μL。

扩增程序为：95℃预变性 3 min；然后进行 40

个循环：95℃变性 30 s，60℃退火 30 s，72℃延

伸 40 s（收集荧光信号）；每个处理重复 3次，

PCR反应结束后进行熔解曲线分析。 

1.7  数据处理 

烟粉虱内共生菌 GroEL 基因的相对表达量

的差异性研究均采用目的基因的 Ct 值经内参基

因（β-actin）均一化处理之后比较其阈值的方法

对其相对表达量进行分析，即 2-ΔΔCt法 （Livak 

and Schmittgen，2001），并将得到的数据用于

单因素方差分析后得到显著性分析结果。单因素

方差分析所用软件为 SPSS17.0（ SPSS for 

Windows，SPSS Inc.，Chicago，IL，USA）。 

2  结果与分析 

2.1  GroEL 基因的克隆与序列分析    

特异性引物对 GroEL-F 和 GroEL-R 扩增烟

粉虱的 cDNA，扩增结果见图 1。由电泳结果显

示，扩增产物条带单一，约为 1 600 bp，与预期

条带大小一致。 

 

图 1  烟粉虱内共生菌 GroEL 全长序列扩增 
Fig. 1  Amplification of GroEL from Bemisia tabaci 

M: Marker VII; 1: B烟粉虱; 2: Q烟粉虱。 

M: Marker VII; 1：B. tabaci B; 2: B. tabaci Q. 

 
 

扩增产物测序结果表明烟粉虱次生内共生

菌 GroEL基因的全长为 1 668 bp，共编码 555个

氨基酸。 
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BLAST 分析显示，B、Q 烟粉虱次生内共生

菌编码的GroEL基因与GenBank上发布的西班牙

种群 Q 烟粉虱次生内共生菌 Hamiltonella 所编码

的 GroEL 基因  （AF130421）的同源性达到

99.96%，而与另外两个内共生菌 Portiera 

（EU435142）和 Rickettsia（EU435143）编码的

GroEL基因的同源性仅为 64.69%和 62.65%，因此

可确定本研究中克隆到的序列是由中国烟粉虱 B、

Q种群次生内共生菌 Hamiltonella所编码的。B烟

粉虱和Q烟粉虱之间核苷酸序列同源性为99.82%，

B和Q烟粉虱之间核苷酸序列的第 791位存在差异

（T→C），该核苷酸位点的差异导致了烟粉虱B和

Q 之间在氨基酸水平上存在一个位点差异，即 264

位（V→A）（图2）。 

2.2  B、Q 烟粉虱 GroEL 基因表达量差异 

对于 B 烟粉虱，感毒烟粉虱体内 GroEL 基

因的表达量为非感毒烟粉虱体内该基因表达量

的 2.27倍，感染 TYLCV的 Q烟粉虱体内 GroEL

基因的表达量为非感毒种群的 2.20 倍，差异均

达显著水平（P<0.05）。同时，在感染病毒和非

感毒条件下，Q 烟粉虱体内 GroEL 基因表达量

均高于对应的 B 烟粉虱，其中感毒条件下二者

间差异不显著，Q 为 B 的 1.28 倍；非感毒条件

下，二者之间差异显著（P<0.05），Q烟粉虱为

B烟粉虱的 1.66倍（图 3）。 

3  讨论 

病毒结构相对简单，容易被外源酶破坏，因

此，病毒被昆虫获取后在昆虫体内循环过程中，

必须有一种保护性机制来保证病毒正常传播而

不被降解。参与烟粉虱传毒过程的次生内共生菌

主要包括 Hamiltonella 和 Rickettsia（Gottlieb  

et al.，2010；Su et al.，2013；Kliot et al.，2014）。

而 GroEL 蛋白是一种由烟粉虱和蚜虫等媒介昆

虫体内共生菌编码的与传毒密切相关的蛋白质

（Hogenhout et al.，1998），GroEL蛋白在昆虫

传播病毒过程中，起到保护病毒粒子通过昆虫血

淋巴而不被降解的作用（Hogenhout et al.，1998；

Gottlieb et al.，2010）。本研究克隆了烟粉虱 B

和 Q 体内的 GroEL 基因的序列全长，同已发表

的以色列烟粉虱次生内共生菌Hamiltonella编码

的 GroEL基因 AF130421序列进行比对，本研究

克隆的 B和 Q烟粉虱 GroEL基因序列与其核苷

酸的同源性为 99.96%，属于典型的 Hsp60 家族

分子伴侣 GroEL基因（Akad et al.，2004）。由

此表明，中国烟粉虱 B 和 Q 体内均含有次生内

共生菌 Hamiltonella编码的 GroEL蛋白。而烟粉

虱 B 和 Q 之间，在核酸水平上第 790 位核苷酸

的 T→C的差异导致了二者在氨基酸序列上的差

异（Ala→Val）。丙氨酸和缬氨酸属于不同的氨

基酸家族，其氨基酸自身空间结构和极性不同，

这一个氨基酸水平上的差异是否会对该蛋白质

的空间结构产生影响，进而导致 B 和 Q 烟粉虱

体内该蛋白空间构象的差异及其与病毒外壳蛋

白的亲和力的不同，尚有待于进一步研究。 

对烟粉虱B. tabaci和豌豆长管蚜Acyrthosiphon 

pisum 的研究表明，内共生菌分泌的蛋白 GroEL

可与其所传播的病毒粒子相结合（Gottlieb et al.，

2010；Oliver et al.，2010）。而本研究中的结果

显示，无论是 B 还是 Q 烟粉虱，其体内 GroEL

基因的表达量均受到 TYLCV的诱导，即在烟粉

虱获取病毒后，其 GroEL 基因表达量明显或者

显著高于其对应的未带毒烟粉虱的表达量。这表

明，烟粉虱获取病毒后可能诱导了烟粉虱体内传

毒相关蛋白 GroEL 的表达，从而可能形成一种

类似协同效应的调节机制，在双生病毒通过烟粉

虱血淋巴到达唾液腺的过程中起到保护作用，保

证病毒在运输过程中免于被降解，进而保证了病

毒的高效传播。这与以前研究结果相似，特别是

烟粉虱获取病毒 TYLCV 后，从生长发育习性

（Pan et al.，2013）、取食习性（Liu et al.，2013）

上均表现为一种相互适应和提高，进而促进了病

毒的快速传播。但在桃蚜 Myzus persicae相关研

究中，多个桃蚜种群均可以作为马铃薯卷叶病毒

（Potato leaf roll virus，PLRV）的传播介体，但

是它们种群内却很少含有次生共生菌（Bouvaine 

et al.，2011），表明桃蚜传播该病毒过程中对病

毒的保护机制与烟粉虱之间存在一定的差异；还

有研究表明 GroEL 与大麦黄矮病毒（Barley  
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B              MAAKDLKFGNDARKKMLKGVNILANAVKVTLGPKGRNVVLDKSYGAPSITKDGVSVAREI  60 
Q              ------------------------------------------------------------  60 
Hamiltonella   ------------------------------------------------------------  60 
Portiera       ----qir-se---tr-vr---a--d---t-----------e--f---t---------k--  60 
Rickettsia     --t-li-h-sk--eq--e-id---d-------------lieq-f---k------t--ks-  60 
 
B              ELEDKFENMGAQMVKEVASKANDAAGDGTTTATVLAQSIVTEGLKAVAAGMNPMDLKRGI 120 
Q              ------------------------------------------------------------ 120 
Hamiltonella   ------------------------------------------------------------ 120 
Portiera       --k-----------------ta-v-------------a--n--i-qins-rs-------- 120 
Rickettsia     --k--ir-a---ll-sa-t--aev------------ralar--n-l----y--------m 120 
 
B              DKAVEAAVEELKIISKPCKDSKEIAQVGTISANADAKVGKLISDAMKRVTNEGVITVEEA 180     
Q              ------------------------------------------------------------ 180 
Hamiltonella   ------------------------------------------------------------ 180  
Portiera       ---il-s---i-kl-vk-t--rs----------g-sni-q--aks-ek-gkk-----d-s 180 
Rickettsia     -l--ntvl--v-ka--kidsqe---------s-g-kei-ek-ak--ee-gk--------- 180 
 
B              SGLEDDLIVVEGMQFDRGYLSPYFINKQESSSIEFDNPYILLVDKKISNIRDMLSILEVV 240 
Q              ------------------------------------------------------------ 240 
Hamiltonella   ------------------------------------------------------------ 240 
Portiera       r-f--e-e-----------i----vtn--nmtv-les----i---------el-hl--n- 240 
Rickettsia     knfsf-ve--k--m----------vtns-kmva-le------fe--l--l-el-hl--n- 240 
 
B              AKEGKPLLIIAEDVEGEALATLVVNTMRGIVKVSAVKAPGFGDRRKEMLQDIAVLTHGHV 300 
Q              -----------------------a------------------------------------ 300 
Hamiltonella   ------------------------------------------------------------ 300 
Portiera       --s----m-----i--d--------n-------a-a----------a----l-i--gst- 300 
Rickettsia     vqssr--------------------rl--gl--a------------a-me---i--n-el 300 
 
B              ISEETGDSLEKATKENLGNAKRVVITKDATTIIDGAGEKSKIEARIQNIKKQIENATSDY 360 
Q              ------------------------------------------------------------ 360 
Hamiltonella   ------------------------------------------------------------ 360 
Portiera       --d-i-lni--v-ik-----r-itms-en--------serd--s-vkq-r----et---- 360 
Rickettsia     -t-dl-mk--nvslks--h----t-s-en-v-v--s-d-kn--e-vlq--sh-aet---- 360 
 
B              DKEKLQERVAKLSGGVAVIKVGAPTEIAMKEKKARVEDALQATRAAVEEGVVPGGGVALI 420 
Q              ------------------------------------------------------------ 420 
Hamiltonella   ------------------------------------------------------------ 420 
Portiera       -----------------------a---e------------hs----------a---t--- 420 
Rickettsia     --------l---------l---ga--vev--r-d------a-----------a----t-l 420 
 
B              RVASKIANSSLKGDNEDQNVGIRVALRAMESPLRQIVVNAGEEASVIANKIKENKGNDNY 480 
Q              ------------------------------------------------------------ 480 
Hamiltonella   ------------------------------------------------------------ 480 
Portiera       -iln-lq-..---n----th--ki--k-f-a------n---------i--v--gv-..-- 476 
Rickettsia     hasqalk-..--v--k--qa--elvie-lkd-ik---e----ngg-vvg-ll-h-dk.-f 477 
 
B              GYNAQTEAYGDMIEMGILDPTKVTRSALQYAASIAGLMITTECMVTDLPKEEKASDMGAG 540 
Q              ------------------------------------------------------------ 540 
Hamiltonella   ------------------------------------------------------------ 540 
Portiera       ---vs-gef--l-n--v---a----tv--s-g--g-mi----a-ia-hqd-nnkmphstd 536 
Rickettsia     -f---dmq-v---ka--i--a--v-t---d---v-s-i----tliv-e-edkenpmpmr- 537 
 
B                GMGGIGGMGGMNGMM    555 
Q                ---------------    555 
Hamiltonella     ---------------    555 
Portiera         -vn-mrs........    543 
Rickettsia       ----m------df..    550 

 
图 2  烟粉虱次生共生菌 GroEL 氨基酸序列分析 

Fig. 2  Sequence comparisons of amino acids of GroEL gene from Bemisia tabaci 

B，Q，Hailtenella，Portiera和 Rickettsia分别为 B和 Q（本研究中克隆序列）GroEL及 GenBank上获取的由

Hamiltonella（AF130421）、Portiera（EU435142）和 Richettsia（EU435143）编码的 GroEL序列。方框标注处为烟

粉虱 B和 Q之间的氨基酸差异处，“---”表示氨基酸一致。 

B, Q, Hailtenella, Portiera and Rickettsia indicate GroEL sequences from B. tabaci B and Q (this present study), and 3 
GroEL sequences from Hamiltonella (AF130421), Portiera (EU435142), and Richettsia (EU435143) obtained from 

GenBank. The boxes show the different amino acids between B. tabaci B and Q, and “---” indicates exactly the same amino 
acid among the 5 sequences. 
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图 3  B 和 Q 烟粉虱 GroEL 基因相对表达量 
Fig. 3  Quantitative gene expression of GroEL from 

Bemisia tabaci B and Q 

NB：非带毒 B烟粉虱；NQ：非带毒 Q烟粉虱；VB：

在感毒植株上取食 72 h后的 B烟粉虱；VQ：在感毒植

株上取食 72 h后的 Q烟粉虱。 

NB: Nonviruliferous B. tabaci B; NQ: Nonviruliferous B. 
tabaci Q; VB: Viruliferous B. tabaci B after rearing on the 
virus-infected tomato for 72 h; VQ: Viruliferous B. tabaci 

Q after rearing on the virus-infected tomato for 72 h. 

 
 
yellow dwarf virus，BYDV）之间的相互作用并

未在蚜虫体内病毒传播过程中起到关键作用

（Bouvaine et al.，2011），但类似的研究及结论

在烟粉虱中尚未见报道。 

本研究表明，在烟粉虱感毒和非感毒两种状

态下，Q 烟粉虱体内 GroEL 蛋白的表达量均显

著高于 B烟粉虱（图 3），说明 GroEL蛋白与 Q

烟粉虱获取的病毒的结合量高于 B 烟粉虱，而

烟粉虱 Q和 B体内 GroEL蛋白氨基酸序列的差

异也可能是这种表达量差异出现的原因，但需要

进一步研究证实。已经证明，我国烟粉虱 Q 的

传毒效率显著高于 B，而且在不同获毒时间内

（6~72 h），Q烟粉虱对 TYLCV的捕获量均显

著高于 B烟粉虱（Pan et al.，2012），由此推测

Q 烟粉虱其体内传毒相关蛋白 GroEL 的高表达

也可能是我国 B 和 Q 烟粉虱的传毒效率存在显

著差异的原因之一。 
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