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Q 型烟粉虱 UDP-糖基转移酶 UGT354A1 

基因克隆及其在噻虫嗪抗性中的作用* 
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（1. 长江大学农学院昆虫研究所，荆州 434025；2. 中国农业科学院蔬菜花卉研究所，北京 100081） 

摘  要  【目的】 UDP-糖基转移酶（UGTs）是昆虫主要的Ⅱ期解毒酶，可能参与昆虫抗药性的形成。

本研究旨在探究 Q 型烟粉虱中 UGT 基因是否参与其对噻虫嗪的抗药性。【方法】 依据烟粉虱基因组数据

库设计引物，克隆其 UGT354A1 基因的全长序列；采用 qRT-PCR 技术检测 UGT354A1 基因在烟粉虱不同

发育阶段、不同组织部位以及抗敏品系中的表达量；通过 RNA 干扰试验，验证 UGT354A1 基因在烟粉虱

噻虫嗪抗性中的作用。【结果】 序列生物信息学分析发现，UGT354A1 基因属于典型的昆虫 UGTs，包括

两个糖基供体（DBR1 和 DBR2）和一个保守特征性基序。qRT-PCR 结果显示，UGT354A1 基因在噻虫嗪

抗性品系（THQR）中的表达量为敏感品系（THQS）的 2.60 倍，且噻虫嗪可显著诱导该基因的表达。在

不同发育阶段和组织部位中，发现 UGT354A1 基因在烟粉虱若虫和成虫阶段及头部和胸部表达丰富。RNAi

后，沉默 UGT354A1 基因能够显著增加噻虫嗪对 Q 型烟粉虱的毒杀作用。【结论】 UGT354A1 基因在 Q

型烟粉虱中对噻虫嗪具有重要的解毒作用，可能参与了抗性的形成。 

关键词  Q 型烟粉虱；UDP-糖基转移酶（UGTs）；UGT354A1 基因；基因克隆；RNAi；噻虫嗪抗性 

Cloning of the Bemisia tabaci Q biotype UDP-glycosyltransferase 
UGT354A1 gene and its role in thiamethoxam resistance 
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Abstract   [Objectives]  To investigate whether the Bemisia tabaci (Q-biotype) UDP-glycosyltransferase (UGT) gene is 

involved in resistance to thiamethoxam. [Methods]  PCR primers were designed according to the genome database and the 

full-length sequence of the UGT354A1 gene was cloned. Expression levels of the UGT354A1 gene in different developmental 

stages and body parts, and in a thiamethoxam-resistant (THQR) and susceptible strain (THQS) were detected by q-PCR. The 

function of UGT354A1 gene in the resistance of B. tabaci to thiamethoxam was verified by RNAi. [Results]  Sequence 

analysis shows that the UGT354A1 gene has a conserved UGTs domain that is typical of insect UGTs. Compared with the 

susceptible strain, the UGT354A1 gene was overexpressed (2.60-fold) in the thiamethoxam resistant strain. In addition, 

thiamethoxam could significantly induce the expression of the UGT354A1 gene. The experiments of the expression levels of 

the UGT354A1 gene in different developmental stages and body parts indicate that it is most highly expressed in nymphs and 

adults, and in the head and thorax. RNAi silencing of UGT354A1 gene expression significantly reduced the resistance of B. 

tabaci to thiamethoxam. [Conclusion]  The UGT354A1 gene is involved in the formation of thiamethoxam resistance in B. 

tabaci. The results improve the understanding of the role of UGTs in the evolution of insecticide resistance, and provide a 
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theoretical basis for the comprehensive management of B. tabaci.   

Key words  Bemisia tabaci; UDP-glycosyltransferases (UGTs); UGT354A1; gene cloning; RNA interference; thiamethoxam- 

resistance 

尿苷二磷酸-糖基转移酶（UGTs）是昆虫主

要的Ⅱ期代谢酶（Jancova et al.，2010；Ahn et al.，

2012），通过糖基化作用参与多种亲脂外源性和

内源性药物的生物转化、化解和消除有毒的外源

性化合物（Mackenzie et al.，2005；Meech et al.，

2012；Bock，2016）。研究表明，昆虫 UGTs 对

植物中有毒植物化学物质具有解毒代谢作用

（Hopkins and Kramer，1992；Wang et al.，1999），

此外，昆虫可以通过调节自身 UGTs 基因的表达

丰度应对杀虫剂的毒理作用，在种群适应性进化

中起到关键作用（Bull and Whitten，1972）。例

如， UGTs 参与了昆虫对有机磷（Bull and 

Whitten，1972）、酰胺类杀虫剂（Li et al.，2017；

Zhao et al.，2019）、拟除虫菊酯（Zhou et al.，

2019；Chen et al.，2020）和新烟碱类杀虫剂

（Kaplanoglu et al.，2017；Pan et al.，2018；Tian 

et al.，2019；Du et al.，2021）的抗性产生。有

报道称，在昆虫解毒代谢过程中，杀虫剂可显著

提高昆虫体内 UGT 活性（Lee et al.，2006；Tao 

et al.，2012；Su et al.，2018；Du et al.，2021），

这对昆虫解毒代谢具有十分重要作用（Heckel，

2014；Heidel-Fischer and Vogel，2015）。例如，

UGT2B7 和 UGT2C1 基 因 参 与 赤 拟 谷 盗

Tribolium castaneum PH3 抗性（杜文蔚等，2021）。

UGT375A1 等基因的上调与柑橘木虱 Diaphorina 

citri 对吡虫啉的抗性有关（Tian et al.，2019）。

UGT201D3 参 与 了 朱 砂 叶 螨 Tetranychus 

cinnabarinus 对阿维菌素的抗性产生（Wang 

et al.，2018），UGT33J12 基因与粘虫 Mythimna 

separata 对氯氟氰菊酯和氯虫苯甲酰胺 2 种杀虫

剂的解毒代谢过程相关（樊东等，2021）。此外，

昆虫 UGTs 也参与多个生理过程，包括嗅觉、色

素沉着、消化以及生长发育（ Hopkins and 

Kramer，1992；Bozzolan et al.，2015）。 

烟粉虱 Bemisia tabaci 是一种世界性的重大

蔬菜及园艺害虫，其除直接刺吸植物韧皮部汁液

进行为害外，还会传播植物病毒病，并分泌蜜露

诱发煤污病（Bedford et al.，1994；Navas-Castillo 

et al.，2011；Bass et al.，2015）。烟粉虱是典型

的复合种，其中 B 型烟粉虱（MEAM1）和 Q 型

烟粉虱（MED）危害最为严重，特别是 Q 型烟

粉 虱 是 全 球 范 围 内 分 布 最 广 泛 的 生 物 型

（Horowitz et al.，2003；潘慧鹏等，2010；De 

Barro et al.，2011）。Q 型烟粉虱对杀虫剂产生

抗性的速度快且抗性倍数高，这被认为是许多地

区 B 型烟粉虱被 Q 型取代的主要原因（Zhang et 

al.，2005；Luo et al.，2010；Yang et al.，2013；

Horowitz et al.，2020）。目前烟粉虱的防治主要

依赖于化学防治，随着杀虫剂长期不合理的使

用，烟粉虱长期进化过程中，表现出较强的农药

耐受性，且耐受性日益增加，几乎涉及到了整个

的化学药剂类，造成了作物产量下降和管理成本

加重的巨大经济损失。 

新烟碱类杀虫剂是目前防治烟粉虱最常用

的一类杀虫剂之一，其具有高效、广谱和对环境

友好等特点（Nauen et al.，2008；Horowitz et al.，

2020），但由于长期不合理使用，导致烟粉虱对

新烟碱类农药产生了高水平抗性。新烟碱类杀虫

剂的作用机理是靶向抑制昆虫中枢神经系统中

的烟碱型乙酰胆碱受体（Nicotinic acetylcholine 

receptor，nAChRs），从而阻断在中枢神经系统

信号的正常传递，最终导致昆虫麻痹进而死亡。

近年研究发现，细胞色素 P450 基因（特别是

CYP6CM1）、谷胱甘肽-S-转移酶（GSTs）、羧酸

酯酶（CarE）和 UGTs（Du et al.，2021）等代谢

基因的过表达与烟粉虱对新烟碱类药剂抗性的

形成密切相关（Karunker et al.，2008，2009；Feng 

et al.，2010；Ilias et al.，2015；Yang et al.，2020，

2021；杨峰山等，2021）。前期对烟粉虱转录组

数据进行分析发现 UGT354A1 在噻虫嗪抗性 Q

型烟粉虱种群中过量表达，基于此，本文以噻虫

嗪抗性和敏感 Q 型烟粉虱为研究对象，利用
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RT-PCR 技术对烟粉虱 UGT354A1 进行克隆，利

用 qRT-PCR 技术分析并比较该基因在抗性烟粉

虱不同部位和不同发育阶段，以及在噻虫嗪诱导

处理前后的抗性烟粉虱种群中的相对表达量，利

用 RNA 干扰（RNA interference，RNAi）技术探

究沉默该基因前后抗性烟粉虱对噻虫嗪的药剂

敏感性变化，研究结果将有助于更好地理解

UGT 在新烟碱类杀虫剂抗性进化中的作用，并

为烟粉虱的综合治理提供一定的理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  供试虫源 

Q 型烟粉虱噻虫嗪抗性种群（THQR）与敏

感种群（THQS）来自于中国农业科学院蔬菜花

卉研究所，噻虫嗪敏感种群为抗性种群在室内进

行反向汰选得到，寄主植物均为棉花。温室饲养

条件为温度 25 ℃，相对湿度 70%，光期 14L∶

10D。其中噻虫嗪敏感种群长期无药剂接触史；

噻虫嗪抗性种群的抗性倍数约为敏感种群的 41

倍（Du et al.，2021）。  

1.2  供试试剂及仪器 

1.2.1  主要试剂  噻虫嗪原药（95%，上海源叶

生物科技有限公司）、RNA 提取试剂 Trizol（赛

默 飞 世 尔 科 技 有 限 公 司 ）、 反 转 录 试 剂

PrimeScript®RT reagent Kit(REAL TIME)（宝日

医生物技术有限公司）、pEASY-T1 载体（北京

全式金生物技术有限公司）和 DH5α 感受态细

胞。PCR 引物（合成自北京擎科新业生物技术有

限公司）、荧光定量试剂 SuperReal PreMix 

Plus(SYBR Green)（北京天根生化科技有限公

司）及 dsRNA 合成试剂盒 T7 RiboMAX Express 

RNAi system（普洛麦格生物技术有限公司）。其

它实验室常用化学试剂（分析纯）均为市售。 

1.2.2  主要仪器  PCR 仪（Bio-Rad S1000)、荧

光定量 PCR 仪（ABI7500）、分光光度计（Thermo 

Scientific Nanodrop 2000 ）、 超 纯 水 仪

（ZMQ55VOTI Mini Q）、移液器（Eppendorf）

和高速离心机（Sigma 3K15）。 

1.3  噻虫嗪胁迫处理后烟粉虱不同龄期和不同

部位样本的收集 

不同龄期烟粉虱样品的收集：收集烟粉虱抗

性种群的卵（每个生物学重复约 2 000 粒）、1-2

龄若虫（每个生物学重复约 200 头）、3 龄若虫

（每个生物学重复约 100 头）、4 龄若虫（每个

生物学重复约 100 头）和雌雄成虫（每个生物学

重复约 60 头）。每个样品 4 个生物学重复。 

不同部位烟粉虱样品的收集：在显微镜下解

剖虫体，分别收集成虫的头、胸和腹部 3 个体段。

每个生物学重复分别 2 000、300 和 100 头，每

个样品 4 个生物学重复。 

噻虫嗪胁迫处理后烟粉虱样本的收集：对抗

性品系（THQR）（混合性别）进行 25 mg/L 噻虫

嗪处理 3、6 和 12 h 后，分别采集成虫进行总

RNA 分离和 UGT 表达水平测定。每个样品 4 个

生物学重复。 

按照上述不同的取样方式，收集样品，液氮

速冻，置于﹣80 ℃冻存，备用。 

1.4  基因的克隆及序列分析 

采用 Trizol 法（Trizol Reagent，北京生化科

技有限公司）对烟粉虱样品进行 RNA 提取，具

体方法参照 RNA 提取试剂盒使用说明书。所提

取的 RNA 经 Nanodrop2000（Thermo Fisher，美

国）检测其完整性、浓度和纯度后，取 1 μg

总 RNA 作为模板，反转录合成 cDNA，冻存于

﹣20 ℃备用。 

基于烟粉虱基因组数据，获得 UGT354A1

核苷酸序列。利用 Primer Premier 5.0 软件设计

特异性扩增引物（表 1），以烟粉虱 cDNA 为模

板，根据 Taq DNA 聚合酶试剂盒的说明书上的

操作步骤进行常规 PCR，反应体系：cDNA 1.0 μL, 

Taq 酶 mix 12.5 μL, Primers-F/R 0.5 mL, ddH2O 

10.5 μL。PCR 反应程序：95 ℃预变性 5 min；

95 ℃变性 30 s，60 ℃退火 1 min，72 ℃延伸

2 min，35 个循环；72 ℃延伸 10 min。4 ℃保存。

PCR 扩增产物，经琼脂糖电泳检测后，将目的条

带切胶纯化，而后连接到克隆载体 pEASY-T1

上，转染到感受态细胞 Trans-T1 中，蓝白斑筛 
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表 1  本试验中所用引物 

Table 1  Primers used in this study 

基因 Gene 引物序列 Primer sequence 用途 Purpose 
扩增效率（%）

Amplification  
efficiency (%) 

UGT354A1-F ATGAAATTGTTGATAATAATCATCACATC 基因克隆 Gene clone   

UGT354A1-R CGTTTTCTTCTGCTTTGTTTTTTG     

UGT354A1-qF TTGTGGAAATACGAAGATGAGACG 荧光定量 PCR qRT-PCR 91 

UGT354A1-qR CCGTTGTAAAGTGACTCTTGTGTGC     

UGT354A1-dsF taatacgactcactatagggGCGTTGGCTACAGTCTCCTC dsRNA 合成 RNAi   

UGT354A1-dsR taatacgactcactatagggGAAAGCCGTGAAACCCACTA     

EF-1α-F TAGCCTTGTGCCAATTTCCG 荧光定量 PCR qRT-PCR 103 

EF-1α-R CCTTCAGCATTACCGTCC     

RPL29-F TCGGAAAATTACCGTGAG 荧光定量 PCR qRT-PCR 101 

RPL29-R GAACTTGTGATCTACTCCTCTCGTG     
 

选后，挑取阳性克隆于 LB 液体培养基中，进行

菌液 PCR 鉴定，而后将阳性克隆的菌液送到北

京擎科生物技术有限公司进行测序，返回的序列

与原序列进行比对分析，以获取 UGT354A1 基因

的 cDNA 全长序列。 

1.5  烟粉虱 UGT354A1 基因的系统进化分析 

将克隆得到的 UGT354A1 基因全长序列推

导出氨基酸序列，利用 NCBI（National Center for 

Biotechnology Information）数据库中的 blastp 模

块进行氨基酸同源检索比对。从 NCBI 的 Protein

数据库和已发表文献中收集柑橘木虱、茶翅蝽

Halyomorpha halys 和 赤 拟 谷 盗 3 种 昆 虫

UGT354A1 的氨基酸序列，通过 MEGA 6.0 软件

中的 Clustal W 程序对序列进行比对，并去除冗

余序列，以获得对齐序列。 

选取温室白粉虱 Trialeurodes vaporariorum

（登录号：QPA18407.1）、柑橘木虱（登录号：

XP_017298417.1）、茶翅蝽 Halyomorpha halys（登

录号：XP_014278601.2）、赤拟谷盗（登录号：

XP_008190471.1）、桔小实蝇 Bactrocera dorsalis

（登录号：XP_011210712.1）、小菜蛾 Plutella 

xylostella（登录号：AUC64290.1）和蝇蛹金小蜂

Nasonia vitripennis（登录号：XP_016840218.1）7

种昆虫的 UGT354A1 氨基酸序列，利用 MEGA 7.0

软件构建 Neighbor-Joining（NJ）系统发育树。氨

基酸替换模型设定为 p-distance，空位/缺失数据

设定为 pairwise deletion，自展值设定为 1 000 次。 

1.6  烟粉虱 UGT354A1 基因表达量分析 

依据克隆得到的 UGT354A1 基因全长序列，

设计筛选特异性引物 UGT354A1-qF/qR（表 2），

liyongEF-1α和 RPL29 为内参基因（Yang et al.，

2017）。利用 SYBR Green I 染料试剂盒进行

qRT-PCR 来检测 UGT354A1 基因在烟粉虱各发

育阶段和部位、噻虫嗪抗敏烟粉虱种群及噻虫嗪

胁迫下不同时间的相对表达量，qRT-PCR 反应体

系（20 μL）：2×SuperReal PreMix Plus 10 μL，正

反向引物（10 μmol/L）各 0.6 μL，cDNA 模板

1.0 μL，50×ROX Refernce Dye 0.4 μL，RNAse- 

Free ddH2O 7.4 μL。反应条件：95 ℃ 10 min，

95 ℃ 15 s，60 ℃ 30 s，72 ℃ 30 s，40 个循

环。每个样品设置 3 次技术重复。结果根据目的

基因和内参基因的 Ct 值，采用 2﹣ΔΔCt 法（Livak 

and Schmittgen，2001）计算 UGT354A1 基因和

内参基因的相对表达量。 

1.7  烟粉虱 UGT354A1 基因表达沉默 

根据 Yang 等（2017）方法，采用饲喂法对

烟粉虱 UGT354A1 基因表达进行沉默。使用 T7 

RiboMAX™Express RNAi 系统（Promega, WI, 

USA)合成 dsRNA，将 dsRNA 喂给 THQR 品系

的成虫。dsRNA 用饲喂液（5%酵母提取物和 30%

蔗糖（wt/vol））稀释至 0.5 μg/μL, 注入饲养装置
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中。取一个两端开口的圆柱形玻璃管（直径

20 mm×高度 50 mm），用双手将封口膜拉伸成透

明薄膜，然后将其覆盖在玻璃管一端，用移液枪

取 100 μL 配制好的 dsRNA 饲喂液滴在封口膜外

侧上，其后再将一层拉伸后封口膜覆盖在其上，

确保 dsRNA 营养液均匀分布在两层封口膜中

间。使烟粉虱从玻璃管的另一开口自然飞入试

管，每个试管中放入约 40 头成虫，取完后用封

口膜将开口端封住。然后将试管放入温度为

25 ℃、光周期为 14L∶10D 和湿度为 80%的培养

箱（Panasonic MLR-352H, Gunma, Japan）中。

取食 48 h 后，收集部分试虫，液氮速冻后，立

即提取 RNA，反转录为 cDNA 后，利用 qRT-PCR

分析 UGT354A1 基因的干扰效率。以绿色荧光蛋

白（EGFP）作为对照。采用 RNAi 基因沉默技

术对噻虫嗪抗性品系中的 UGT354A1 基因表达

进行沉默，UGT354A1 基因表达沉默后，测定其

成虫对噻虫嗪敏感性变化。 

参照上述方法，收集用 dsRNA 喂食 48 h 后

的成虫，转移到其他试管中进行生物测定。试验 

分为 2 个不同浓度（50 mg/L 和 100 mg/L）的噻

虫嗪处理组以及 1 组空白对照，观察烟粉虱死亡

情况，每 6 h 记录一次成虫死亡率，每组 4 个生

物学重复。 

1.8  数据分析 

所有试验数据均采用 SPSS 21.0 （SPSS, 

Chicago, IL, USA）进行统计分析。在分析之前，

死亡率通过反正弦平方根变换进行变换。采用单

因素方差分析（One-way ANOVA）分析不同发

育阶段（卵、1-2 龄若虫、3 龄若虫、4 龄若虫和

雌雄成虫）和不同身体部位（头、胸及腹）的基

因相对表达量，平均数采用 Tukey’s HSD 进行多

重比较。使用 t-检验比较处理组和对照组基因表

达水平和死亡率。 

2  结果与分析 

2.1  烟粉虱 UGT354A1 基因序列分析 

UGT354A1 基因的结构特征如图 1 所示。 
 

 
 

图 1  烟粉虱与其他昆虫 UGT354A1 基因的氨基酸序列比对 

Fig. 1  Multiple alignment of amino acid sequences of UGT354A1 in Bemisia tabaci and other insect species 

灰色上划线为 N 端信号，黑色方框为主要的结构域，灰色和白色分别为 C 端半部分和细胞质尾部的跨膜结构域。*

代表两个重要的催化残基，即 H 和 D。序列下方的黑条表示两个配体结合区域（DBR1 和 DBR2），a, b, c 表示与糖

基供体相互作用的几个残基。B. tabaci：烟粉虱；D. citri：柑橘木虱；H. halys：茶翅蝽；T. vaporariorum：温室白粉虱。 

The n-terminal signal peptide is underlined in gray. The UGT signature motif is boxed. Gray and white represent the 
c-terminal half and the cytoplasmic tail transmembrane domains, respectively. * represents two important catalytic residues, 

namely H and D. The black bars below the sequence represent two donor binding regions (DBR1 and DBR2),  
and the letters (a, b, c) represent several residues that interact with the sugar donor. 
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UGT354A1 基因的全长 ORF 序列为 1 554 bp。该

基因长度与基因组序列一致，编码 517 个氨基

酸。理论等电点（pi）为 8.67，分子量（Mw）

为 59.20 ku。序列生物信息分析在 N 端发现了

UGT354A1 的信号肽，在 C 端发现两个疏水跨膜

结构域，包含疏水氨基酸残基。此外，还预测到

了其他重要的氨基酸序列，包括两个糖基供体

（DBR1 和 DBR2）和一个保守特征性基序，属

于典型的昆虫 UGT 基因（图 1）。 

2.2  烟粉虱 UGT354A1 基因氨基酸序列系统进

化树构建 

不同昆虫 UGT 蛋白的系统发育关系如图 2

所示。双翅目、半翅目、膜翅目、鳞翅目和鞘翅

目的 UGT 蛋白序列在 5 种类群中表现出明显的

聚类性。在半翅类 UGTs 分支中，烟粉虱 UGT

与粉虱科物种温室白粉虱序列聚为一枝，相似度

最高。 

 

 
 

图 2  烟粉虱 UGT354A1 基因与其他昆虫的进化关系 

Fig. 2  Phylogenetic analysis of UGT354A1 sequence in Bemisia tabaci and other insects 
 

2.3  UGT354A1 在烟粉虱中的表达模式 

根据荧光定量 PCR 结果分析 UGT354A1 在

烟粉虱不同发育阶段和部位中的表达情况，

UGT354A1 在烟粉虱生长发育的各个时期和部

位均有表达，且呈现出不同的表达模式（图 3：

A）。UGT354A1 在卵期和蛹期的表达量随着发育

日龄的增加而增加，整个幼虫期的表达量均显著

高于卵期，且在 4 龄时表达量为最高（P<0.001），

在成虫期中雄成虫的表达量和雌成虫没有差异

（P>0.05）。UGT354A1 在烟粉虱成虫的不同部

位的相对表达量存在显著差异，其在头部和胸部

表达量别是腹部的 4.59 倍和 3.99 倍（P<0.001）

（图 3：B）。 

2.4  噻虫嗪抗敏品系的 UGT354A1 表达量分析 

荧光定量 PCR 结果分析发现，与 Q 型烟粉

虱敏感种群（THQS）相比，噻虫嗪抗性种群

（THQR）的 UGT354A1 基因表达显著上调（P< 

0.01）（图 4：A），且表达量为敏感种群的 2.57 倍

以上。用 25 mg/L 的噻虫嗪对 THQR 种群进行杀

虫剂处理，与对照组相比，处理后 3、6 和 12 h，

UGT354A1 的表达量分别增加了 1.27 倍（P>0.05）、

1.81 倍（P<0.01）和 1.80 倍（P<0.001）（图 4：B）。 

2.5  烟粉虱 UGT354A1 基因沉默对噻虫嗪敏感

性的影响 

RNAi 试验表明，与饲喂 dsEGFP 对照处理

相比，饲喂 500 ng/μL dsRNA 处理烟粉虱 48 h

后 UGT354A1 的表达量降低了 38.2% （P<0.001）

（图 5：A）。随后，将饲喂 UGT354A1 的 dsRNA

的烟粉虱处理组用于后续的烟粉虱生物测定。结

果显示，在 50 mg/L 噻虫嗪处理后，dsUGT354A1
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组在 6 h 的死亡率（26.6%）显著高于 dsEGFP

组（15.2%），12 h 的死亡率（46.7%）也显著高

于 dsEGFP 组（28.3%）（P<0.05）（图 5：B）。

同时，100 mg/L 噻虫嗪处理 12 h 时，与 dsEGFP

组相比，成虫死亡率极显著升高 30.8%（P<0.001）

（图 5：C）。 

 

 
 

图 3  UGT354A1 基因在噻虫嗪抗性烟粉虱不同发育阶段（A）和不同部位（B）的相对表达量比较 

Fig. 3  Comparison of relative expression level of UGT354A1 among different development stages (A)  
and among different body parts (B) of thiamethoxam-resistant Bemisia tabaci 

E：卵；N1-2：1-2 龄若虫；N3：3 龄若虫；N4：4 龄若虫；F：雌成虫；M：雄成虫； 

Head：头；Throax：胸；Abdomen：腹。 

图中数据为平均值±标准差，柱上标有不同小写字母表示 UGT354A1 表达差异显著 

（P<0.05，Tukey 检验法）。 

E: Eggs; N1-2: First- and second-instar nymph; N3: Third-instar nymph; N4: Fourth-instar nymph; F: Female adult;  
M: Male adult. Data are mean±SD, and histograms with different lowercase letters indicate significant  

differences expression of UGT354A1 at the 0.05 level by Tukey test.  

 

 
 

图 4  UGT354A1 基因在噻虫嗪抗（THQR）敏（THQS）种群中的在相对表达量比较（A）及其 

被噻虫嗪诱导后的相对表达量分析（B） 

Fig. 4  Comparison of relative expression level of UGT354A1 between thiamethoxam-resistant  
(THQR) and thiamethoxam-susceptible (THQS) Bemisia tabaci strain (A) and analysis of  

the expression level variation of UGT354A1 in thiamethoxam-induction (B) 

数据为平均数±标准误差；**表示差异显著，P˂0.01；***表示差异极显著，P˂0.001。下图同。 

Values are mean±SE; **represents significant differences at the 0.01 probability level (P˂0.01),  
***represents extremely significant differences at the 0.001 probability level (P˂0.001). The same below. 
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图 5  RNAi 对烟粉虱 UGT354A1 基因的相对表达量（A）和饲喂浓度为 50 mg/L（B）及 

100 mg/L（C）的噻虫嗪后抗性烟粉虱对噻虫嗪敏感性的影响 

Fig. 5  Effect of RNAi on the relative expression level of UGT354A1 (A) and the sensitivity of  
Bemisia tabaci MED to thiamethoxam in 100 mg /L (B) and 200 mg/L (C) 

 

3  讨论 

植食性昆虫可利用各种代谢解毒机制来保

护自己免受外源性化合物的可能毒性（Heidel- 

Fischer and Vogel，2015）。其中，害虫对农药的

代谢抗性机制的研究大都集中在对Ⅰ期代谢酶

的研究上，而对 UDP-糖基转移酶（UGTs）等Ⅱ

期代谢酶抗性机制的研究相对较少（Li et al.，

2017；Pan et al.，2018）。本研究克隆获得了烟

粉虱 UGT354A1 基因的 cDNA 全长，经序列相

似性比对，发现了两个重要的功能基序，包括 N

端苷元底物结合域和 C 端 UDP 糖供体结合域。

同时具有两个糖基供体结合位点（DBR1 和

DBR2，糖基供体和催化残基相互作用的重要残

基）。在 N 端有信号肽序列，在 C 端有疏水跨膜

结构域。结果表明，烟粉虱 UGT354A1 与其他昆

虫 UGT 高度同源，与同科物种温室白粉虱更相

近。 

在本研究中，与相对敏感品系相比，烟粉虱

抗性品系（THQR）中 UGT354A1 显著过表达，

药剂诱导实验显示，烟粉虱 UGT354A1 基因的表

达量随着接触噻虫嗪时间的增加而增加。已有研

究表明，UGTs 基因的过表达参与解毒抗性，Li

等（2017）发现，抗性基因 UGT2B17 在小菜蛾

氯虫苯甲酰胺抗性品系中的表达量明显高于敏

感品系。Tian 等（2019）发现柑橘木虱的 14 个

UGT 基因在吡虫啉抗性种群中显著高表达。同

样，甜菜夜蛾经高效氯氟氰菊酯和氯虫苯甲酰胺

等杀虫剂处理后，其 UGT 基因能够被诱导，表

达水平均显著升高（Hu et al.，2017）。Pan 等

（2018）发现 27 个 UGT 基因中有 22 个基因在

噻虫嗪抗性棉蚜中明显上调，部分上调的 UGT

基因参与了噻虫嗪的解毒。作为同种杀虫剂，烟

粉虱 UGT354A1 基因属于 UGT354 家族基因，与

蚜虫存在差异，推测 UGT 基因在物种间对噻虫

嗪杀虫剂的代谢具有特异性。另外，烟粉虱体内

UGT354A1 基因相对表达量随着接触噻虫嗪时

间的增加而逐渐升高，表明该基因存在对噻虫嗪

的响应机制。Guo 等（2020）在烟粉虱 MEAM1

基因组中鉴定了 76 个 UGT 基因，其中包含

UGT354 家族基因。研究发现当通过饲喂 dsRNA

分别沉默 UGT352A1、UGT352B1 和 UGT354A1

时，B 型烟粉虱（MEAM1）的繁殖力降低，推

测这 3个 UGT基因可能参与烟粉虱的生殖调控。

在本研究中，UGT354A1 在若虫期和成虫期中的

表达量均高于卵期，尤其在成虫期高表达，推测

该基因的表达模式可能与其取食量相关，

UGT354A1 基因的高表达有助于噻虫嗪的代谢。

此外，UGT354A1 基因在雌成虫高表达，依据

Guo 等（2020）实验结果，推测其可能参与 Q

型烟粉虱的生殖调控。UGT354A1 在烟粉虱成虫

头部和胸部表达量显著高于腹部，表明该基因可
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能主要于头部和胸部发挥作用，这可能更有利于

烟粉虱参与对噻虫嗪的解毒代谢。 

为了确认 UGT354A1 基因在噻虫嗪抗药性

中的功能，本文利用 RNAi 技术干扰降低抗性种

群中的 UGT354A1 的基因表达，结果显示，

UGT354A1 基因的表达丰度被显著下调，噻虫嗪

对烟粉虱的致死率显著提高，烟粉虱对噻虫嗪敏

感度显著上升，表明 UGT354A1 基因参与了烟粉

虱对噻虫嗪抗性的产生。在其它昆虫抗药性研究

中，也发现了类似的结果。例如，RNAi 下调柑

橘木虱的 UGT375A1、UGT383A1、UGT383B1

和 UGT384A1 基因，显著增加了吡虫啉对柑橘木

虱抗性群体的毒性（Tian et al.，2019）。在氯虫

苯甲酰胺抗性二化螟种群中注射 dsRNA 可显著

降低CsUGT40AL1和CsUGT33AG3基因的表达，

导致二化螟幼虫在氯虫苯甲酰胺处理后死亡率

更高（Zhao et al.，2019）。同样，RNAi 抑制

UGT344B4或UGT344C7基因的表达显著增加了

抗性棉蚜种群对联苯菊酯的敏感性和对磺胺嘧

啶的敏感性（Chen et al.，2020）。沉默赤拟谷盗

UGT2B7 和 UGT2C1 基因后，敏感和抗性种群的

死亡率分别增加 30.7%-37.3%和 24.0%-33.3%

（杜文蔚等，2021）。因此，UGT354A1 基因的

过表达在烟粉虱对噻虫嗪的抗性中发挥了作用，

进而推测昆虫 UGT 的代谢抗性机制可能是由抗

性种群中 UGT 基因的过表达所介导的。 

前期研究表明，细胞色素 P450，特别是

CYP6CM1 能够调控对新烟碱类药剂的解毒作用

（Yang et al.，2020）。且大量关于烟粉虱噻虫嗪

抗性的研究结果表明，烟粉虱对噻虫嗪的抗性形

成机制复杂，田间种群抗性形成策略多样

（ Horowitz et al. ， 2020 ）。 本 研 究 明 确 了

UGT354A1 可能参与烟粉虱对噻虫嗪的抗药性，

其在杀虫剂抗性中的作用机制仍有待于进一步

研究。 
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