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叶螨适应寄主植物的分子机制* 
孙勤哲 1, 2**  牛金志 1, 2  王进军 1, 2*** 

（1. 西南大学植物保护学院，重庆 400715；2. 西南大学农业科学研究院，重庆 400715） 

摘  要  叶螨作为一类重要的世界性农业害螨，是典型的 r-对策生物，在生产中极难防控，易暴发成灾。

由于叶螨个体小及迁移能力弱等生物学特性，致使叶螨对寄主植物的选择性较弱而适应性较强，如何尽快

完成取食并抑制植物防御对叶螨的生存极为关键。叶螨以极小的口针刺吸植物表面的叶肉细胞获取营养物

质，并通过肠道特有的巨型游离消化细胞完成营养物质的消化。长期进化中，叶螨形成了独特的取食及与

寄主植物互作的策略。本文从叶螨取食不同寄主植物的种群适应性、解毒代谢和唾液效应子三个方面对该

领域进行综述，旨在为叶螨与寄主植物互作的研究提供参考。 

关键词  二斑叶螨；种群；解毒代谢；唾液效应子；寄主适应 

The molecular mechanism underlying the adaptation of  
spider mites to host plants 

SUN Qin-Zhe1, 2**  NIU Jin-Zhi1, 2  WANG Jin-Jun1, 2*** 

(1. College of Plant Protection, Southwest University, Chongqing 400715, China;  

2. Academy of Agricultural Sciences, Southwest University, Chongqing 400715, China) 

Abstract  Spider mites are globally important agricultural pests, and being a typical r-strategy species, are extremely difficult 

to control. Due to their small body size and weak dispersal ability, spider mites show weak host preferences and high 

adaptability to different host plants. Feeding efficiently while suppressing plant defenses is critical for spider mite survival. 

Spider mites mainly obtain nutrients by sucking mesophyll cells on the surface of plants with a tiny stylet, and digest the 

ingested materials through detached giant digestive cells in their gut; a unique strategy of feeding and interaction with host 

plants. This review summarizes three aspects of the spider-mite vs host-plant interaction; the population dynamics of spider 

mites feeding on different hosts, detoxification mechanisms and saliva effector protein. Hopefully this review will facilitate 

further research on the interaction between spider mites and host plants. 
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叶螨隶属节肢动物门 Arthropoda，蛛形纲

Arachnida ， 蜱 螨 亚 纲 Acarina ， 叶 螨 科

Tetranychidae 的植食性螨类，在世界各地广泛分

布且对农林作物造成了严重的危害。叶螨寄主广

泛，可取食包括果树、蔬菜、棉花和花卉等 3 808

种植物（Migeon et al.，2010）。由于叶螨个体小

及迁移能力弱等生物学特性，致使叶螨对寄主植

物的选择性较弱而适应性较强，如何尽快完成取

食并抑制植物防御对叶螨的生存极为关键。相较

于昆虫，叶螨以更小的口针刺吸植物表面的叶肉

细胞，并通过肠道特有的游离巨型消化细胞完成

营养物质的消化，在进化中形成了独特的取食及

与寄主植物互作的策略（Bensoussan et al.，2016，

2018）。 
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叶螨与寄主植物之间存在复杂的“军备竞

赛”，即植物的防御与叶螨的反防御之间的关系

（图 1）。一方面，植物通过感受叶螨为害过程

产生的植食关联分子模式（Herbivore-associated 

molecular patterns，HAMPs），受相关受体识别，

激活早期的信号元件，如钙流 Ca2+、活性氧

（Reactive oxygen species）和 MAP 激酶（MAP 

kinases）等。这些信号元件通过“重编程”合成

植物激素、次级代谢物质和转录因子，调控植

物系统性的毒素及防御蛋白合成等对抗叶螨

取食。另一方面，叶螨通过对植物防御毒素的

代谢和基于效应子（Effector）对植物防御的抑

制以及行为上的适应来应对植物的防御。总体

而言，目前的研究主要集中在叶螨与寄主植物

互作中的种群适应性、解毒代谢和唾液效应子

三个方面。 

 

 
 

图 1  叶螨取食寄主植物示意图 

Fig. 1  Diagram of spider mite feeding on host plant 

 

1  植物对叶螨取食的防御 

植物对叶螨的防御可大体分为组成性防御

和诱导性防御（Santamaria et al.，2018）。组成

性防御为植物固有的物理和化学防御，如植物表

面的蜡质、毛、刺、腺体及某些骨化组织等。研

究发现覆盆子叶片绒毛密度的增加与二斑叶螨

Tetranychus urticae 的数量呈负相关，主要是由

于绒毛密度的增加阻碍了螨的活动与产卵能力

（Karley et al.，2016）。诱导性防御为植物受到

侵害时激活的防御机制，通过启动不同的级联反

应信号途径，促进植物激素等的合成，如茉莉酸

（Jasmonic acid，JA）、水杨酸（Salicylic acid，

SA）和乙烯（Ethylene，ET）。二斑叶螨 Santpoort-2

基因型在取食番茄后可显著诱导水杨酸与茉莉

酸信号通路（Alba et al.，2015）。植物的诱导性

防御又分为直接防御与间接防御（Howe and 

Jander，2008；Kant et al.，2015）。植物的直接

防御主要为重新分配受伤组织的营养、产生抑制

叶螨消化的蛋白以及防御性的次生代谢物。植物

间接防御可通过挥发性的代谢物释放，并吸引天

敌（Kant et al.，2015；Rioja et al.，2017；Stahl 

et al.，2018）。 

据 Feeny（1976）提出的“显性理论”，植物

为防御植食性动物而进化出防御性的化合物可

分为两类：一类是有毒化合物，这类化合物即使
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极少量也具有很强的毒性，产生这类化合物的植

物称为显性植物；另一类是引起植食性动物消化

不良的化合物，这些化合物的毒害作用与其浓度

成正比，产生此类化合物的植物称为隐性植物。

这些防御物质可分为酚类化合物、萜类化合物及

含氮有机物等。如隐形植物玉米中的苯并恶唑嗪

酮类化合物和木薯等含氰植物中的生氰葡萄糖

苷（Glauser et al.，2011；Martina et al.，2015）；

显性植物赤松产生的单萜和双萜以及芸香科植

物产生的 β-蒎烯、白屈菜红碱、柠檬烯和柠檬醛

等（Duffey and Stout，2010；胡军华等，2016）。

当番茄受到叶螨侵害时，参与茉莉酸、类黄酮和

萜类化合物的生物合成基因表达上调，在叶片中

检测到挥发性萜类化合物等相关防御物质量的

增加（Kant et al.，2004；Martel et al.，2015）。

叶螨可以通过适应及调节植物防御和代谢植物

产生的防御物质，使其成功在寄主植物上发育和

繁殖（Rioja et al.，2017）。然而，不同植物产生

的防御性次生代谢物质存在很大差异，对叶螨的

种群适应性影响也不同。 

2  叶螨在不同寄主植物上的适应

能力 

不同的寄主植物会对叶螨的生理、发育、繁

殖及行为等方面产生不同程度的影响。一般而

言，叶螨取食适宜的植物，存活率高、发育速度

快及繁殖力强，反之则存活率低、发育缓慢和繁

殖力低（李莉和金道超，2005；Marinosci et al.，

2015）。二斑叶螨的寄主植物多以草本植物（多

为一年生的隐性植物）为主，柑桔全爪螨

Panonychus citri 的寄主植物以木本植物（多为多

年生的显性植物）为主（Migeon et al.，2010），

2 种叶螨又均能以木本植物与草本植物为食，但

这 2 种叶螨在不同类型的寄主植物上的种群适

应性存在差异：当以木本植物（甜橙）为寄主时，

2 种叶螨的体型大但产卵量低；相反，当以草本

植物（大豆）为寄主时，其体型小但产卵量高（杨

群，2018）。 

寄主植物对叶螨的种群发生及形成影响较

大。二斑叶螨在菜豆和桃树上繁殖力更强；相反，

其在柑桔和夹竹桃上繁殖力会显著下降（Fellous 

et al.，2014）。长期生存在夹竹桃上的二斑叶螨，

能在柑桔与番茄上繁殖生存；长期取食柑桔的二

斑叶螨可在番茄上生存，但不能在夹竹桃上生

存；长期取食番茄的二斑叶螨不能在夹竹桃与柑

桔上生存（Fellous et al.，2014）。同样，李定旭

等（2005）发现山楂叶螨 Tetranychus viennensis

在李树上的发育历期短、生殖力强和存活率高，

其次，是在樱桃、杏树、苹果和桃树上。王少丽

等（2011）在朱砂叶螨 Tetranychus cinnabarinus

对寄主的取食选择研究中发现，朱砂叶螨在喜食

的寄主菜豆上，种群发展速度最快，其次是在茄

子、番茄和黄瓜上，而在相对不喜食的寄主甜椒

上，由卵发育到成螨的比例不足 50%。 

综上所述，在不同的寄主植物上，叶螨的寄

主适应性与种群适应性均具有明显的差异，根据

“显性理论”，推测叶螨的种群适应性可能与寄

主植物之间防御（如防御性物质等）存在一定

的权衡关系，然而具体的机制仍待进一步研究。 

3  叶螨对寄主植物防御物质的解毒

代谢机制 

寄主植物在受到叶螨侵害时，会产生大量的

防御性化合物质以抵抗叶螨的侵害。而叶螨在与

寄主植物协同进化中，产生了对寄主植物防御物

质的强大解毒代谢机制，使其能在不同类型寄主

植物上形成长期持续的种群，这也是其寄主广泛

的关键因素之一。叶螨通过解毒代谢酶的作用代

谢植物毒素增加其对植物的耐受性，如细胞色素

P450 酶系（Cytochrome P450，P450s）、羧酸/胆

碱酯酶系（Carboxyl/cholinesterases，CCEs）和

谷胱甘肽 S-转移酶系（Glutathione S-transferases，

GSTs）和 ABC 转运蛋白（ATP-binding cassette 

transporter ）均参与了叶螨取食植物的过程

（Dermauw et al.，2018）。同时，在二斑叶螨的

基因组中也发现有大量的平行转移基因参与了

其 解 毒 代 谢 过 程 ， 如 UDP 糖 基 转 移 酶

（UDP-glucosyltransferase，UGTs）、β-氰丙氨酸

合成酶（β-cyanoalanine synthase，β-CAS）和内

环 裂 解 双 加 氧 酶 （ Intradiol ring-cleavage 
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dioxygenases，ID-RCDs）等，在二斑叶螨适应

特定寄主过程中起重要作用（Wybouw et al.，

2014，2016；Schlachter et al.，2019；Snoeck et al.，

2019）。目前，叶螨的解毒代谢机制研究主要集

中在对杀螨剂代谢方面，而对植物次生代谢物质

的代谢研究较少。而围绕杀螨剂的解毒代谢研

究，为解析叶螨如何代谢植物的防御性次生代谢

物质提供了很好的基础（ Van Leeuwen and 

Dermauw，2016）。 

3.1  二斑叶螨解毒代谢酶基因的扩张 

研究表明与泛化种（能够以多个科寄主植物

为食）相比，特化种（仅可取食一个科的植物）

的解毒代谢相关基因在基因组中有所收缩

（Dermauw et al.，2018；Hardy et al.，2018）。

二斑叶螨基因组鉴定到 81 个细胞色素 P450

（CYP）基因，CYP2 家族基因扩张明显，其中

CYP392 家族对不同寄主的取食响应强烈（Grbic 

et al.，2011）。二斑叶螨基因组中共鉴定出胞质

GST 基因 31 个，其中 Delta 家族和 Mu 家族的

基因均有扩张（Grbic et al.，2011；Van Leeuwen 

and Dermauw，2016）。二斑叶螨基因组中 CCE

基因超家族包含 71 个基因，在神经发育类的根

部进化出两个新的分支（J′和 J″），可能是蜱螨

亚纲特有的分支，分别有 34 个和 22 个 CCE 基

因（Grbic et al.，2011），J'与 J″分支基因具有催

化三联体，可对异源物质进行催化代谢。根据昆

虫的 CCEs 研究进展及系统发育分析，推测其功

能可能与食物类型、解毒、激素和化学信息素相

关（Coulombe et al.，2016）。随着更多的叶螨基

因组与转录组数据的产生，将为揭示不同食性叶

螨的致害遗传基础、寄主适应性机制和种群成灾

规律的研究提供新的契机（Villarroel et al.，

2016）。丁天波（2014）建立了柑桔全爪螨全螨

态转录组数据库，筛选鉴定出 116 个 3 种主要解

毒酶的 Unigene，相对二斑叶螨的解毒代谢酶基

因数量较少，推测可能是柑桔全爪螨食谱窄的原

因之一。 

另外，在二斑叶螨基因组中发现大量平行转

移基因，如已鉴定到 80 个 UDP-糖基转移酶

（UGTs）和 17 个内环裂解双加氧酶（ID-RCDs）

（Grbic et al.，2011）。其中，8 个 UGTs 可参与

多种杀螨剂和植物次生代谢物质的结合及代谢；

3 个 重 组 的 UGT 蛋 白 （ tetur02g09850 、

tetur22g00270 和 tetur22g00440）可糖基化类黄

酮类植物防御性次生代谢物，说明 UGTs 在叶螨

适应寄主植物过程中的潜在作用（Snoeck et al.，

2019）；ID-RCDs 可代谢植物防御性次生代谢物

儿茶酚，而二斑叶螨 ID-RCDs 数量的扩张可能

与其泛化种的特性有关（Schlachter et al.，2019）；

另外，平行转移基因 β-氰基丙氨酸合成酶

（tetur10g01570）可以将生氰植物产生的氰化物

转化为 β-氰基丙氨酸，有利于二斑叶螨适应该类

植物（Wybouw et al.，2014）。 

3.2  解毒代谢酶基因在叶螨适应寄主的分子

响应 

叶螨取食不同寄主植物时，其转录水平的快

速分子响应与其适应性密切相关（Wybouw 

et al.，2015）。二斑叶螨转移至新寄主 12 h 就会

产生包括 P450s 与 CCEs 等较多基因的差异表达

（Dermauw et al.，2013）。二斑叶螨从其自然寄

主移至番茄上饲养 5 代后，有 7%的基因出现了

差异表达，这其中包含许多 P450 基因和 GST 基

因。与特化种相比，泛化种在转移到新寄主植物

后，其转录水平的响应变化更大（Wybouw et al.，

2015；Schweizer et al.，2017）。这表明，叶螨取

食同一寄主、不同寄主以及不同叶螨均可通过迅

速调控转录水平的解毒代谢酶基因的表达，而应

对植物的防御。 

然而，解毒代谢酶基因在叶螨适应不同寄主

过程中也存在较大差异。叶螨从豆科植物转移到

茄科和十字花科植物后，虽检测到了大量的解毒

代谢相关基因的响应，但其中在不同的寄主植物

之间几乎没有共同差异表达的基因，暗示叶螨适

应不同寄主植物的解毒代谢物质存在较大差异

（Wybouw et al.，2016）。另外，二斑叶螨长期

在番茄上饲养后，多数基因的转录表达会随着适

应番茄的过程而进化，这种适应种群的转录调控

变化，也影响代际间的转录可塑性。当二斑叶螨

的种群适应番茄后，还对多种新寄主植物具有很

强的适应性，证明二斑叶螨解毒代谢的能力具有
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很强的可塑性（Snoeck et al.，2018）。 

4  唾液效应子在叶螨适应寄主植物

中的作用 

效应子是一类害虫在取食过程中主要通过

唾液腺分泌至植物的因子。效应子可抑制植物的

防御信号通路，延缓或抑制植物防御，保护和促

进害虫的取食。叶螨取食过程分泌大量唾液蛋

白，主要是辅助取食消化过程。其中，仅部分能

够抑制植物防御，这部分唾液蛋白有利于叶螨取

食，被称为效应子；但有些唾液蛋白却反而被植

物识别，诱导植物的防御反应，被称为植食关联

分子模式（Herbivore-associated molecular patterns，

HAMPs），或可称为激发子（Elicitor）。研究表

明，叶螨在取食过程中可分泌唾液蛋白以调控

植物的防御反应，这是其快速适应寄主植物的

关键，但相关效应子的研究较少（Jonckheere 

et al.，2016，2018；Villarroel et al.，2016）。 

叶螨唾液蛋白的发掘主要是利用人工饲料，

诱集叶螨分泌的唾液蛋白，进行蛋白组测序。在

二斑叶螨玉米、大豆和番茄的品系中收集的唾液

蛋白中，鉴定到 95 个唾液蛋白，其中许多唾液

蛋白基因功能未知（Jonckheere et al.，2016）。

在番茄红螨 Tetranychus evansi 和截型叶螨

Tetranychus truncatus 的唾液蛋白组中分别鉴定

了 136 和 177 个唾液蛋白，其中有许多叶螨特异

性的唾液蛋白，这些蛋白质可能是叶螨操纵植物

防御的关键（Zhu et al.，2018；Huang et al.，

2019）。在二斑叶螨唾液蛋白组中鉴定到一个家

族蛋白 SHOT（Secreted host-responsive protein in 

Tetranychidae），该家族基因受寄主植物的类型

与取食时长诱导（Jonckheere et al.，2018）。另

外，在烟草中瞬时表达二斑叶螨唾液蛋白 Tu28

和 Tu84 可有效抑制二斑叶螨引起的 SA 防御，

并能促进其生殖，表明这两个唾液蛋白可能是效

应子，但具体与植物互作的分子机制尚不清楚

（Villarroel et al.，2016）。 

5  展望 

叶螨与昆虫的分类地位不同，虽然有关昆虫

与寄主植物互作的研究成果可以借鉴，但亦存在

较大差异。如叶螨以更小的口针刺吸植物叶肉细

胞内容物，以肠道特有的巨型消化细胞完成营养

物质消化；且叶螨个体更小及迁移能力更弱，致

使叶螨对寄主的选择性较弱而适应性较强。因

此，充分了解叶螨适应寄主植物的复杂分子机

制，对认识叶螨独特的取食方式及精准防治具有

十分重要的意义。 

叶螨与昆虫一样能利用效应子来操纵植物

的防御，以获得最大的适合度。挖掘叶螨效应子，

解析其与寄主植物互作的分子机制，对认识害螨

的为害机制及植物对叶螨的防御具有重要的科

学意义。同时，叶螨的唾液蛋白种类与昆虫差异

极大，如通过叶螨唾液蛋白的初步鉴定，发现多

数 的 叶 螨 唾 液 蛋 白 尚 无 可 查 同 源 序 列

（Jonckheere et al.，2016）。因此，研究叶螨唾

液蛋白可丰富作物害虫效应子库及作物防御的

知识框架，对于精准设计作物一体化抗虫具有重

要的实践意义。 

RNAi 作为一种极具控螨潜力的绿色防控技

术（Niu et al.，2018），目前在多个叶螨中被研

究。解析叶螨适应寄主植物过程的响应基因（如

传统的解毒代谢基因、平行转移基因和唾液蛋白

等），可直接提供 RNAi 控螨的潜在靶向基因。

如在烟粉虱中鉴定到一个从植物水平转移的酚

醛葡萄糖苷丙二酰转移酶基因 BtPMaT1，使其借

助植物的能力分解酚糖来保护自己，RNAi 靶向

该基因具有很好的控虫效果（Xia et al.，2021）。

目前，叶螨中初步解析了主要的解毒代谢相关基

因参与叶螨适应寄主植物的过程，但不同酶之间

的调控网络及对防御性次生代谢物质的代谢过

程等还不明确。 
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