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短星翅蝗转录组分析和免疫相关通路 

及基因的鉴定* 
李雪娟 1**  任倩俐 1, 2  袁  浩 1  张克瑶 1  林立亮 1*** 

（1. 陕西师范大学生命科学学院，西安 710062；2. 太原动物园，太原 030000） 

摘  要  【目的】 短星翅蝗 Calliptamus abbreviatus 隶属于直翅目、星翅蝗亚科，是草原及半农牧区的主

要害虫之一，其相关分子生物学信息研究相对较少。本研究拟测序短星翅蝗的转录组数据，基于组装和注

释结果，鉴定并挖掘该类群与免疫相关的信号通路和基因。【方法】 本研究采用 Illumina 高通量测序平台，

对短星翅蝗雌雄成虫个体进行了转录组测序，对测序数据进行组装和注释等生物信息学分析，并鉴定与免

疫相关的通路及基因。【结果】 短星翅蝗转录组数据总计获得 36 804 个 unigenes，对 unigenes 进行 Nr、

Nt、GO、COG、KEGG、Swissprot 和 Interpro 七大功能数据库注释，最终 21 137 个 unigenes 被成功注释。

在 Toll 通路、IMD 通路和 JAK-STAT 信号通路中共鉴定了 160 个与天然免疫相关的 unigenes；在 MAPK、

TLR 等与免疫相关的通路中鉴定出 166 个 unigenes，在解毒代谢相关的通路中鉴定出 457 个 unigenes。短

星翅蝗的雌雄分组中（C_abbreviatus_M VS C_abbreviatus_F），总计获得 8 125 个差异表达基因，其中 6 326

个为上调表达基因，而 1 799 个为下调表达基因。差异表达基因 KEGG 注释中，有 22 个 unigenes 注释到

JAK-STAT 信号通路上，6 个 unigenes 注释到 MAPK 通路中。另外，还检测到 6 227 个 SSR。【结论】 本研究

获得了短星翅蝗转录组数据，并对其与免疫相关的通路及基因进行了鉴定分析，为该类群基因功能注释、

免疫基因筛选及分子标记开发等研究提供了分子基础。 

关键词  短星翅蝗；转录组；高通量测序；免疫相关的通路和基因 

Transcriptome of Calliptamus abbreviatus and identification of  
immune related pathways and genes in this species 

LI Xue-Juan1**  REN Qian-Li1, 2  YUAN Hao1  ZHANG Ke-Yao1  LIN Li-Liang1*** 

(1. College of Life Sciences, Shaanxi Normal University, Xi’an 710062, China; 2. Taiyuan Zoo, Taiyuan 030000, China) 

Abstract  [Objectives]  To analyze the transcriptome of Calliptamus abbreviatus (Calliptaminae, Orthoptera), one of the 

main pests of grassland and semi-rural pastoral areas, in order to identify immune related signal pathways and genes in this 

pest. [Methods]  Transcriptome data of female and male adults were sequenced on an Illumina high-throughput platform. 

Bioinformatics analysis of sequencing data, such as assembly and annotation, were implemented, and immune related 

pathways and genes were identified. [Results]  A total of 36 804 unigenes were obtained, of which 21 137 were successfully 

annotated using the seven functional databases (Nr, Nt, GO, COG, KEGG, Swissprot and Interpro). 160 unigenes associated 

with innate immunity were identified in the Toll, IMD and JAK-STAT signaling pathways. 166 unigenes are associated with 

other immune related pathways (such as the MAPK and TLR signaling pathway), and 457 are associated with detoxification 

metabolism related pathways. In total 8 125 genes that are differentially expressed in males and females were identified, of 

which 6 326 were up-regulated and 1 799 down-regulated, respectively. Based on KEGG annotation, a total of 22 unigenes 
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were annotated in the JAK-STAT signaling pathway, and six were annotated in the MAPK pathway. In addition,  

6 227 SSRs were detected. [Conclusion]  Transcriptome data on C. abbreviates was successfully obtained and immune 

related pathways and genes identified. These findings provide a molecular basis for gene function annotation, the identification 

of immune genes, and molecular marker development, in this species. 

Key words  Calliptamus abbreviatus; transcriptome; high-throughput sequencing; immue-related pathway and gene 

转录组是指特定细胞或组织中的全部转录

产物，包括 mRNA、rRNA、tRNA 和非编码 RNA

（崔凯等，2019）。二代测序具有测序通量高、

单碱基平均测序成本低等优点，用来获得物种多

种类型的数据。基于二代测序技术，人们越来越

容易获得物种的转录组序列，并由此展开多方面

的科学研究。例如 Li 等（2013）从中华绒螯蟹

Eriocheir sinensis 转录组中筛选到与免疫相关的

Toll、IMD、JAK-STAT 和 MAPK 信号通路。云

斑天牛 Batocera horsfieldi 成虫触角转录组数据

为嗅觉相关基因的筛选和分析提供了参考（胡佳

萌等，2019）。三叶斑潜蝇 Liriomyza trifolii 转录

组数据为该物种应对温度胁迫提供了有价值的

信息（Chang et al.，2020）。就直翅目昆虫而言，

目前多个物种的转录组数据被测序，其中包括飞

蝗 Locusta migratoria、华阴腹露蝗 Fruhstorferiola 

huayinensis、日本蚱 Tetrix japonica、沙蟋 Gryllus 

firmus 和中华螽斯 Tettigonia chinensis 等（韩媛

吕等，2020），这为直翅目昆虫色素相关基因、

昼夜节律等研究提供了参考。此外，李氏大足蝗

Gomphocerus licenti、日本鸣蝗 Mongolotettix 

japonicus 和秦岭束颈蝗 Sphingonotus tsinlingensis

的全长转录组数据为直翅目昆虫的功能注释和

环境适应等提供了可用的数据资料（Yuan et al.，

2020；Zhao et al.，2021）。 

昆虫主要依靠先天免疫进行防御保护，以确

保其在复杂环境下的正常生活（Kleino and 

Silverman，2014；杨静等，2019）。昆虫的先天

免疫反应包括体液免疫和细胞免疫，体液免疫主

要涉及到 Toll、IMD 和 JAK-STAT 信号通路（刘

小民和袁明龙，2018；Wu and Yi，2018；杨静

等，2019）。体液反应在昆虫免疫防御系统中起

着重要作用（Wu and Yi，2018）。许多学者基于

转录组数据对昆虫免疫相关通路和基因展开了

研究。其中，Bao 等（2013）在褐飞虱 Nilaparvata 

lugens 转录组中鉴定了大量编码模式识别蛋白

的基因、酚氧化酶原（proPO）激活级联反应中

的调节蛋白、免疫效应器和参与免疫途径的信号

转导分子（包括 Toll、IMD 和 JAK- STAT 信号

通路）。Zhang 等（2015）探索了东亚飞蝗关键

免疫组织（脂肪体和血细胞）应对绿僵菌

Metarhizium acridum 真菌感染的转录反应，转录

组数据中鉴定出 470 个与免疫相关的 unigenes，

包括昆虫免疫通路 Toll、IMD 和 JAK-STAT 中的

组分。邱忠营等（2016）从疣蝗 Trilophidia 

annulata 转录组中获得了 319 个天然免疫信号通

路相关的 unigenes，这些 unigenes 参与 Toll、

IMD、JAK-STAT、MAPK-fly 和黑化通路。Zhao

等（2018）基于短角外斑腿蝗 Xenocatantops 

brachycerus 转录组数据获得了 3 种信号转导通

路：Toll 样受体（Toll-like receptor）、NOD 样受

体（NOD-like receptor）和 RIG-I 样受体（RIG-I- 

like receptor）通路，这些通路在激活免疫防御机

制中起着至关重要的作用。为研究灰飞虱

Laodelphax striatellus IMD 通路相关基因在抗水

稻条纹病毒中的作用，鲁燕华（2019）鉴定并克

隆获得了 5 个 IMD 通路相关基因（PGRP-LC、

Duox、Relish、IKKα 和 TBK1）的开放阅读框。

这些研究结果为人们进一步研究昆虫免疫相关

通路和基因提供了数据支持。 

免疫反应和生殖成功是生物体中两个重要

的耗能过程。雌雄个体的免疫能力有所不同，大

多数情况下，雌性比雄性免疫能力强（Nunn    

et al.，2009）。雌性受益于长寿投资的增加，从

而提高了免疫力，而雄性则将资源投资于繁殖

（Belousova et al.，2021）。例如，对于参与伤口

愈合和抵抗寄生虫感染的酚氧化酶（PO）而言，

研究发现，雌性昆虫的 PO 活性高于雄性

（Schwarzenbach et al.，2005；Bagchi et al.，

2021）；雌性大红葬甲 Nicrophorus vespilloides
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能够通过外部及内部免疫和繁殖之间的直接生

理权衡来捍卫其随后的终生繁殖成功（Cotter  

et al.，2013）。此外，昆虫雌雄个体的免疫能力

不仅在成虫阶段存在差异（Schwarzenbach et al.，

2005），在幼虫阶段也有所不同（Belousova et al.，

2021)。例如，在昆虫病原细菌苏云金芽孢杆菌

Bacillus thuringiensis 感染前后，Belousova 等

（2021）比较了鳞翅目舞毒蛾 Lymantria dispar

幼虫期雌、雄虫的中肠组织和细胞游离血淋巴的

抗菌活性，结果发现，中肠的抗菌活性仅在雌性

个体中被感染激活，因此，即使在性别分化之前，

免疫过程中性别的差异也会有重要影响。在处理

免疫和生殖过程中，飞蝗通过增加免疫反应来分

配能量和资源以维持自身的生存（Wang et al.，

2019)。与蝗虫雌雄个体相关的转录组数据多数

筛选的是与性别、生殖等方面相关的通路或基因

（覃英灿等，2022），较少涉及到雌雄不同分组

的免疫能力。 

短星翅蝗 Calliptamus abbreviatus Ikonnikov，

1913 隶属于直翅目、星翅蝗亚科（Orthoptera 

Species File，Version 5.0），是草原及半农牧区的

主要害虫之一，在我国主要分布于东北、华北、

西北等地区（郑哲民，1993）。目前，短星翅蝗

的研究主要集中于卵子发生过程中原癌基因

c-kit 特异性表达（赵卓等，2008）、生物学与生

态学特性（魏淑花等，2015）、线粒体基因组测

序及系统发育关系（Han et al.，2016）、与寄主

植物或植物衍生化合物的关系（Huang et al.，

2020；Wang et al.，2020）、基因组大小和进化（Mao 

et al.，2020；Majid and Yuan，2021）等方面。

其中，基于流式细胞术，Mao 等（2020）测定了

短星翅蝗基因组大小，雌性个体为 9 813 Mb，雄

性个体为 9 424 Mb。目前关于短星翅蝗分子生物

学方面的研究还相对较少，尤其是基于转录组数

据的分析研究。 

本研究基于 Illumina平台对短星翅蝗雌雄成

虫个体转录组进行测序，并开展功能注释和通路

分析，筛选出多种天然免疫信号通路的相关基

因。本研究结果不仅可丰富短星翅蝗分子数据，

还可为后续天然免疫信号通路相关基因的功能

研究提供数据支持。 

1  材料与方法 

1.1  供试昆虫 

短星翅蝗样本于 2015 年 9 月采集自陕西省

西安市南五台山，选取雌雄成虫分别用于转录组

测序，其中，雌虫组命名为 C_abbreviatus_F，雄

虫组命名为 C_abbreviatus_M。活体去除肠道后

用 1% DEPC 水清洗数遍，液氮速冻，保存于

﹣80 ℃冰箱备用。 

1.2  RNA 提取和高通量测序 

选取上述短星翅蝗雌雄成虫各 1 只，分别提

取总 RNA。QIAGEN miRNeasy Mini Kit 用于提

取总 RNA，提取的 RNA 用 RNase Free 水溶解，

并使用 Agilent 2100 Bioanalyzer 检测样品的浓

度、纯度及完整性。提取合格的 RNA 样品用于

高通量测序获得转录组数据，测序平台为

Illumina HiSeq 4000。文库构建步骤为：总 RNA

使用 DNase I 消化 DNA 后，利用带 Oligo（dT）

的磁珠对 mRNA 进行富集。mRNA 被打断成短

的片段，以打断后的 mRNA 为模板合成一链

cDNA，继而合成二链 cDNA。纯化回收、粘性

末端修复、cDNA 的 3′末端加上碱基“A”连接

接头，选择片段，并进行 PCR 扩增。文库使用

Agilent 2100 Bioanalyzer 和 ABI StepOnePlus 

Real-Time PCR System 进行质检。cDNA 文库构

建和测序由测序公司完成。 

1.3  转录组组装 

使用 SOAPnuke v1.5.2软件对 raw reads进行

过滤，包括去除低质量、接头污染以及未知碱基

N 含量过高的 reads，获得 clean reads。其中，低

质量 reads 定义为质量值低于 10 的碱基占该

reads 总碱基数的比例大于 20%；未知碱基 N 含

量过高 reads 定义为 N 含量大于 5%。使用 Trinity

软件（Grabherr et al.，2011）对 clean reads 进行

组装。使用 Tgicl 软件（Pertea et al.，2003）对

转录本进行聚类并去冗余得到 unigenes。本研究

先把短星翅蝗雌雄个体分别组装得到各自的

unigenes，再利用 Tgicl 将这两个样本的 unigenes

聚类并去冗余获得最终的 unigenes，命名为
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“All-unigene”。基于 arthropoda_odb9 数据库，

使用 BUSCO v3.0.2 软件检测转录组数据的完整

性（Waterhouse et al.，2018）。 

1.4  基因功能注释 

使用 Blast（Altschul et al.，1990）对 unigenes

进行 Nr、Nt、KEGG、COG 及 SwissProt 注释，

基于 Blast2GO（Conesa et al.，2005）和 Nr 结果

进行 GO 注释，使用 InterProScan5（Quevillon   

et al.，2005）进行 InterPro 注释。 

1.5  CDS 预测、SSR 和 SNP 检测 

参考功能注释结果，按照 Nr、SwissProt、

KEGG 和 COG 数据库的优先顺序，挑选 unigenes

的最佳比对片段作为该 unigenes 的 CDS。对于

未注释到的 unigenes，以预测的 CDS 为模型建

模，利用 ESTScan 软件（Iseli et al.，1999）预

测 CDS。使用 MISA 软件（Thiel et al.，2003）

对 unigenes 进行 SSR 检测。使用 HISAT（Kim   

et al.，2015）将 clean reads 比对到 unigenes，再

使用 GATK（McKenna et al.，2010）检测 SNP。 

1.6  差异基因表达筛选及功能富集分析 

Bowtie2（Langmead and Salzberg，2012）用

于将 clean reads 比对到 unigenes 上，RSEM（Li 

and Deway，2011）用于计算每个样品的基因表

达水平。使用 PossionDis 方法进行差异基因检

测。根据 Audic 和 Claverie（1997）描述的方法

检测 DEG，参数设置为 Fold Change≥2.00，FDR

≤0.001。针对差异基因，根据 GO 注释结果进

行功能分类，依据 KEGG 注释结果进行生物通

路分类，R 软件中的 phyper 函数用于富集分析。

并对 P-value 进行 FDR 校正，FDR≤0.01 的通路

视为显著富集。为了验证差异基因的表达情况，本

研究使用 qRT-PCR 实验验证了短星翅蝗雌雄分组

与免疫相关基因的表达量，引物序列见表 1。 

 
表 1  短星翅蝗与免疫相关的差异表达基因 qRT-PCR 验证引物 

Table 1  Primers sets for qRT-PCR analysis of differentially expressed genes related  

to immune in Calliptamus abbreviatus 

Unigene 名称 Unigene name 方向 Direction 引物序列 Primer sequences 

CL1384.Contig1_All F GTGGAGCAGTTCACAGCAGA 

 R TACTGGACAAGTGCGAGCAG 

CL1384.Contig2_All F CATCAGCAGCAGGTGACTGT 

 R GGAAAGAGTGCTTCGCAGTT 

Unigene17008_All F TCTGGGACACTCATTCACCA 

 R GGGGATCTGTGAAGATGAGG 

CL2020.Contig1_All F GCGTGTTCTCTCATTGCGTA 

 R GCAGTGGGAGCTACAGAAGG 

Unigene2736_All F AGGTGCCTCCTATGTGATGG 

 R CACCATGGGAACAAATAGGG 

Unigene30267_All F CTTCCTTGCCGTAAGCTGTC 

 R GAAGGTAGTCGAGGCGTTCA 

Unigene30438_All F CTTCCTTGCCGTAAGCTGTC 

 R GAAGGTAGTCGAGGCGTTCA 

Unigene4564_All F GCCACTGAAACAAGCTGACA 

 R CTGTCCAACACCAACACCAG 
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2  结果与分析 

2.1  转录组数据分析和组装 

短 星 翅 蝗 两 组 样 本 C_abbreviatus_F 和

C_abbreviatus_M 各生成了 4.46 Gb 的高质量数

据，共 8.92 Gb。两组样本数据的 Q20 碱基百分

比均大于 96.47%，Q30 大于 91.55%（表 2）。

C_abbreviatus_F 和 C_abbreviatus_M 组装分别得

到 29 868 和 45 551 条转录本，总长度分别为

18 305 116 bp 和 29 015 375 bp，平均长度分别为

612 bp和 636 bp，N50 长度分别为 995 bp和 1 104 

bp（表 3）。对 C_abbreviatus_F和 C_abbreviatus_M 

样品的转录本进行聚类去冗余分别得到 22 708

和 33 334 个 unigenes，总长度分别为 15 669 494 bp

和 24 598 838 bp，平均长度分别为 690 bp 和

737 bp，N50 长度分别为  1 074 bp 和 1 231 bp

（表 3）。最终的 All-unigene 总共 36 804 个，总

长度为 28 209 897 bp，N50 长度为 766 bp（表 3）。

BUSCO 结果共找到 761 个完整 BUSCOs（C），

占比 71.4%（表 4），低于短角外斑腿蝗转录组结

果（完整 BUSCOs 占比 93.4%）（Zhao et al.，

2018），略高于异色雏蝗 Chorthippus biguttulus 转

录组数据（完整 BUSCOs 占比 65%）（Berdan 

et al.，2017）。 

 
表 2  短星翅蝗雌雄两组样品测序数据 

Table 2  Reads information of female and male samples of Calliptamus abbreviatus 

样品 
Sample 

原始读取片段总

数（Mb） 
Total raw  

reads (Mb) 

高质量读取片段

总数（Mb）
Total clean 
reads (Mb) 

高质量碱基总数

（Gb） 
Total clean 
bases (Gb) 

高质量读取片

段 Q20（%）
Clean reads 

Q20 (%) 

高质量读取片

段 Q30（%） 
Clean reads  

Q30 (%) 

高质量读取片

段占比（%）
Clean reads 

ratio (%) 

短星翅蝗雌虫组 
C_abbreviatus_F 

45.24 44.61 4.46 96.47 91.55 98.60 

短星翅蝗雄虫组 
C_abbreviatus_M 

45.24 44.59 4.46 96.47 91.59 98.56 

 
表 3  短星翅蝗转录组组装统计 

Table 3  Summary of transcriptome assembly of Calliptamus abbreviatus 

样品 Sample 
总数 

Total number

总长度（bp） 

Total length (bp) 

平均长度（bp） 

Mean length (bp) 
N50 

GC 含量（%）

GC(%) 

短星翅蝗雌虫组 
C_abbreviatus_F 

29 868 18 305 116 612 995 43.66 转录本 
Transcript 

短星翅蝗雄虫组 
C_abbreviatus_M 

45 551 29 015 375 636 1 104 43.62 

短星翅蝗雌虫组 
C_abbreviatus_F 

22 708 15 669 494 690 1 074 43.56 

短星翅蝗雄虫组 
C_abbreviatus_M 

33 334 24 598 838 737 1 231 43.50 

unigene 

总数 All 36 804 28 209 897 766 1 315 43.62 

 
表 4  短星翅蝗转录组 BUSCO 结果统计表 

Table 4  Statistics of BUSCOs in assembled transcriptome of Calliptamus abbreviatus 

完整的BUSCOs 

Complete  
BUSCOs (C) 

完整和单一拷贝 

的 BUSCOs 
Complete and  

single-copy BUSCOs (S) 

完整和加倍的 BUSCOs
Complete and duplicated

BUSCOs (D) 

片段的 BUSCOs
Fragmented 
BUSCOs (F) 

丢失的 BUSCOs 
Missing  

BUSCOs (M) 

总的 BUSCOs
Total Lineage 

BUSCOs 

761 (71.4%) 674 (63.2%) 87 (8.2%) 164 (15.4%) 141 (13.2%) 1 066 
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2.2  功能注释 

对组装得到的 unigenes 在 Nr、Nt、GO、COG、

KEGG、Swissprot 和 Interpro 七大功能数据库中

进行注释（表 5）。共 21 137 个 unigenes 成功获

得注释，占 unigenes 总数的 57.43%，其中，Nr

注释到 18 687 个（占比 50.77%），Nt 注释到

10 191个（占比 27.69%），Swissprot注释到 15 026

个（占比 40.83%），KEGG 注释到 13 354 个（占

比 36.28%），COG注释到7 553个（占比 20.52%），

Interpro 注释到 12 795 个（占比 34.77%），GO

注释到 3 269 个（占比 8.88%）。 

在 GO 数据库中，生物学过程（Biological 

process）的代谢过程（Metabolic process）、细胞

过程（Cellular process）和单组织过程（Single- 

organism process）注释到的 unigenes 最多，分别

为 1 531、1 516 和 1 123 个。细胞组分（Cellular 

component）的细胞（Cell）和细胞部分（Cell part）

注释到的 unigenes 最多，均为 968 个。分子功能

（Molecular function）的催化活性（Catalytic 

activity）和结合（Binding）注释到的 unigenes

最多，分别为 1 808 和 1 491 个（图 1：A）。 

在 COG 数据库中，共有 13 903 个 unigenes

得到注释，被划分为 25 类。其中，一般功能预

测（General function prediction only）的 unigenes

有 2 156 个，翻译、核糖体结构和生物合成条目

（Translation，ribosomal structure and biogenesis）

有 1 270 个 ， 碳 水 化 合 物 运 输 和 代 谢

（ Carbohydrate transport and metabolism ）有

1 010 个，蛋白质翻译后修饰、折叠、分子伴侣

（Posttranslational modification，protein turnover，

chaperones）有996个，复制重组和修复（Replication，

recombination and repair ）有 922 个，翻译

（Translation）有 909 个（图 2）。此外，未知功

能的 unigenes 共 865 个，占比 6.22%。 

在 KEGG 数据库中，共有 23 543 个 unigenes

参与到细胞进程（Cellular processes）、环境信息

处理（Environmental information processing）、遗

传信息处理（Genetic information processing）、人

类疾病（Human diseases）、代谢（Metabolism）

及有机系统（Organismal systems）这六大类代谢

通路中（图 1：B）。其中，代谢通路中的 unigenes

最多（6 308 个，占比 26.8%），环境信息处理通

路中 unigenes 最少（1 885 个，占比 8.0%）。在

42 组代谢通路子类别中，含有 900 个 unigenes

以上的类别是：全局代谢（Global map）有 2 092

个，翻译（Translation）有 1 252 个，信号转导

（Signal transduction）有 1 135 个，细菌传染疾

病（Infectious diseases：Bacterial）有 1 048 个，

病毒传染疾病（Infectious diseases：Viral）有 1 037

个，消化系统（Digestive system）有 1 030 个，

转运和代谢（Transport and catabolism）有 950 个，

免疫系统（Immune system）有 932 个（图 1：B）。 

2.3  CDS 预测 

unigenes 的 CDS 预测结果见表 6。其中，

blast 预测到的 CDS 共有 18 696 个，总长度为

12 610 176 bp，平均长度 674 bp，N50为 1 023 bp。

ESTScan 预测到 CDS 有 3 560 个，总长度为    

1 179 609 bp，平均长度为 331 bp，N50 为 330 bp。

总共预测的 CDS 有 22 256 个，总长度为    

13 789 785 bp，平均长度为 619 bp，N50 为 927 bp，

GC 含量为 49.14%。 

2.4  免疫信号通路及相关基因的筛选 

参考 N r 注释信息，在短星翅蝗转录 

 
表 5  短星翅蝗转录组七大功能数据库注释统计表 

Table 5  Statistics of seven functional annotation databases of Calliptamus abbreviatus transcriptome 

数值 Values 总数 Total Nr Nt Swissprot KEGG COG Interpro GO Overall

数目 Number 36 804 18 687 10 191 15 026 13 354 7 553 12 795 3 269 21 137 

百分比（%）  

Percentage (%) 
100.00 50.77 27.69 40.83 36.28 20.52 34.77 8.88 57.43 
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图 1  短星翅蝗转录组 GO（A）和 KEGG（B）通路分析 

Fig. 1  GO (A) and KEGG (B) pathways of Calliptamus abbreviatus transcriptome 
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图 2  短星翅蝗转录组 COG 注释结果 

Fig. 2  COG result of Calliptamus abbreviatus transcriptome 
 

表 6  短星翅蝗转录组 unigene 的 CDS 预测结果 

Table 6  CDS prediction results of Calliptamus abbreviatus unigenes 

软件 

Software 

总数目 

Total number 

总长度（bp） 

Total length (bp)

平均长度（bp）

Mean length (bp)
N50 N70 N90 

GC 含量（%）

GC (%) 

Blast 18 696 12 610 176 674 1 023 603 288 49.01 

ESTScan 3 560 1 179 609 331 330 261 216 50.52 

Overall 22 256 13 789 785 619 927 522 261 49.14 

 

组数据中查找了跟免疫相关的信号通路和基因。

共计 114 个基因条目注释到 Toll 通路上（包含

97 个 unigenes），其中，9 个 unigenes 为 MyD88，

5 个 unigenes 为 Pelle，2 个 unigenes 为 Cactus，

1 个 unigene 为 Dorsal/Dif，1 个 unigene 为 tube，

1 个 unigene 为 TRAF6，78 个 unigenes 为 Toll

（表 7）。共计 14 个基因条目注释到 IMD 通路

上（包含 9 个 unigenes），这些 unigenes 均注释

到 IKK 上（表 7）。 

KEGG 注释信息显示，共计 70 个基因条目

注释到 JAK-STAT 信号通路（ko04630）（包含

54 个 unigenes）（图 3），其中包括 EPO、

CytokineR、JAK 和 Cb1 等。此外，有 29 个基因

条目注释到 MAPK 通路上（ko04013）（包含 21

个 unigenes）（图 4）；74 个基因条目注释到 Toll

样受体[Toll-like receptor（TLR）]通路（ko04620）

（包括 66 个 unigenes），51 个基因条目注释到

NOD 样受体（NOD-like receptor）通路（ko04621）

（包含 41 个 unigenes），46 个基因条目注释到

RIG-I 样受体（RIG-I- l ike  receptor）通路

（ko04622）（包含 38 个 unigenes）。多个解毒代

谢相关的通路也同样被注释到，其中包括 173 个

基因条目与药物代谢 -细胞色素 P450（Drug 

metabolism-cytochrome P450，ko00982）通路相 
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表 7  短星翅蝗转录组筛选得到的免疫通路 

Table 7  Immune pathways obtained in Calliptamus  
abbreviatus transcriptome 

通路 

Pathway 

信号分子 

Signaling 
molecular 

被 Nr 数据库注释

到的基因数目 

Numbers of  
genes annotated 

by the Nr database 

被 Nr 数据库注

释到的 unigenes

数目 Numbers of 

unigenes annotated 
by the Nr database

Toll MyD88 9 9 

 Pelle 5 5 

 Cactus 2 2 

 Dorsal/Dif 1 1 

 tube 1 1 

 TRAF6 1 1 

 Toll 95 78 

IMD IMD 4 0 

 IKK 9 9 

 Relish 1 0 

 
关（包含 117 个 unigenes），174 个基因条目与细

胞色素 P450 参与的外源性物质代谢（Metabolism 

of xenobiotics by cytochrome P450，ko00980）通

路相关（包含 115 个 unigenes），228 个基因条目

与酶的药物代谢（Drug metabolism of other 

enzymes，ko00983）通路相关（包含 159 个

unigenes），115 个基因条目与谷胱甘肽代谢

（Glutathione metabolism，ko00480）通路相关  
 

（包含 66 个 unigenes）。短星翅蝗中跟解毒代谢

相关的通路在其他昆虫转录组数据中也有报道

（Zhao et al.，2018；孙丽娜等，2020）。 

2.5  差异基因表达分析 

通过比较短星翅蝗雄性和雌性成虫的转录

组数据（C_abbreviatus_M VS C_abbreviatus_F），

获得 8 125 个差异表达基因，其中，6 326 个为

上调表达基因，而 1 799 个为下调表达基因（图

5）。利用 GO 数据库对差异表达基因进行功能注

释，且对差异表达基因进行功能分类统计（图 6）。

GO 数据库中，生物学过程中代谢过程（Metabolic 

process）、细胞过程（Cellular process）和单一有

机体过程（Single-organism process）注释到的基

因最多，分别为 412、393 和 297 个；细胞组分

中细胞（Cell）和细胞部分（Cell part）注释到的

unigenes 最多，均为 255 个；分子功能中催化活

性（Catalytic activity）和结合（Binding）注释到

的 unigenes 最多，分别是 497 和 385 个。利用

KEGG 数据库对差异表达基因进行了注释（图 6：

A）。KEGG 数据库，含有基因最多的 5 个通路

分别是：全局代谢（Global map）有 762 个，消

化系统（Digestive system）有 465 个，细菌传染

疾病（Infectious diseases: Bacterial）有 449 个，信

号转导（Signal transduction）有 413 个，翻译

（Translation）有 408 个（图 6：B）。差异表达基 

 
 

图 3  短星翅蝗转录组 JAK-STAT 信号通路 

Fig. 3  JAK-STAT signaling pathway of Calliptamus abbreviatus transcriptome 
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图 4  短星翅蝗转录组 MAPK 信号通路 

Fig. 4  MAPK signaling pathway of Calliptamus abbreviatus transcriptome 
 

 
 

图 5  短星翅蝗转录组差异表达基因图 

Fig. 5  Differentially expressed genes (DEGs) of 
Calliptamus abbreviatus transcriptome 

(C_abbreviatus_F vs. C_abbreviatus_M) 
 

因 KEGG 注释中，22 个 unigenes 注释到跟免疫

相关的 JAK-STAT 信号通路上，其中，EPO、

JAK、SHP2、SOCS 和 CBP 等在雄性个体中上

调，而 EPO、Cb1 和 CBP 在雄性个体中下调。

6 个 unigenes 注释到 MAPK 信号通路上，其中，

Tsl、Csw、Pointed 和 Yan 在雄性个体中上调，

而 Boss 和 Sev 在雄性个体中下调。跟免疫相关

基因的差异表达基因 qRT-PCR 实验结果表明，8

个差异表达基因的 qRT-PCR 结果和转录组测序

结果基本一致（图 7），表明转录组测序结果可

靠，可对功能富集得到的差异表达基因做出合理

的推测。 

2.6  SNP 和 SSR 检测 

分别在 C_abbreviatus_F 和 C_abbreviatus_M

中鉴定了 36 508 和 39 531 个 SNP 位点（表 8）。

C_abbreviatus_F 中包含 22 271 个转换（11 272

个 A-G 和 10 999 个 C-T）和 14 237 个颠换（3 457

个 A-C、3 536 个 A-T、3 679 个 C-G 和 3 565 个

G-T）。C_abbreviatus_M 中包含 24 028 个转换 

（12 292 个 A-G 和 11 736 个 C-T）和 15 503 个

颠换（3 865 个 A-C、3 729 个 A-T、3 987 个 C-G

和 3 922 个 G-T）。C_abbreviatus_M 中的转换和

颠换均高于 C_abbreviatus_F。 

SSR 序列总长度为 28 209 897 bp，共 6 227

个，包含 SSR 的序列数目为 4 957 个（表 9）。

其中，包含 1 个以上 SSR 为 924 个，以复合物

存在的 SSR 有 564 个。单碱基重复 SSR 有 1 335

个，双碱基重复 SSR 有 2 634 个，三碱基重复

SSR 有 1 978 个，四碱基重复 SSR 有 131 个，五

碱基和六碱基重复 SSR 分别有 75 个和 74 个（图

8）。双碱基重复SSR最丰富的为 AC/GT重复类型，

共 1 522 个，其次是 AG/CT、AT/AT、CG/CG 类

型。三碱基重复 SSR 最丰富类型为 AGC/ CTG，

其次为 CCG/CGG。 

3  讨论 

本研究使用 Illumina高通量测序平台对短星

翅蝗雌雄个体的转录组进行了测序，共获得 8.92 

Gb 的高质量数据，组装获得 36 804 个 unigenes，

平均长度 766 bp，N50 长度 1 315 bp。组装获得

的 unigenes 数目略少于其他已测序的蝗虫，例如 
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图 6  短星翅蝗转录组差异表达基因的 GO（A）和 KEGG（B）通路分析 

Fig. 6  GO (A) and KEGG (B) pathways of DEGs of Calliptamus abbreviatus transcriptome 
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图 7  短星翅蝗转录组与免疫相关的差异表达基因 qRT-PCR 验证 

Fig. 7  The qRT-PCR of differentially expressed genes (DEGs) related to immune 
 in Calliptamus abbreviatus transcriptome 

A. qRT-PCR 基因表达结果；B. qRT-PCR 和 RNA-seq 结果；C. qRT-PCR 和 RNA-seq 的相关性。 

A. Gene expression results of qRT-PCR; B. The results of qRT-PCR and RNA-seq;  
C. The correlation between qRT-PCR and RNA-seq. 

 
表 8  短星翅蝗转录组 SNP 变异类型统计 

Table 8  SNP variant type summary of Calliptamus abbreviatus transcriptome 

样品 

Sample 
A-G C-T 

转换 

Transition
A-C A-T C-G G-T 

颠换 

Transversion 
Total 

短星翅蝗雌虫组 

C_abbreviatus_F 

11 272 10 999 22 271 3 457 3 536 3 679 3 565 14 237 36 508

短星翅蝗雄虫组 

C_abbreviatus_M 

12 292 11 736 24 028 3 865 3 729 3 987 3 922 15 503 39 531

 
表 9  短星翅蝗转录组 unigene 的 SSRs 统计 

Table 9  SSRs summary of unigenes of Calliptamus abbreviatus transcriptome 

条目 Item 数量 Number 

评估的序列总数 Total number of sequences examined 36 804 

评估的序列总大小 Total size of examined sequences (bp) 28 209 897 

识别的 SSR 总数 Total number of identified SSRs 6 227 

包含 SSR 的序列数目 Number of SSR containing sequences 4 957 

包含 1 个以上 SSR 的序列数目 Number of sequences containing more than 1 SSR 924 

以复合物存在的 SSR 数目 Number of SSRs present in compound formation 564 
 
 
 
 
 



·1378· 应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology 60 卷 

 
 
 

 
 

图 8  短星翅蝗转录组 SSR 统计结果 

Fig. 8  SSR result in Calliptamus abbreviatus 
transcriptome 

 

华阴腹露蝗 37 840 个 unigenes（刘菲等，2016）、

短角外斑腿蝗 43 187 个 unigenes（Zhao et al.，

2018）。共计 21 137 个 unigenes 被七大数据库成

功注释，占 unigenes 总数的 57.43%。 

GO 数据库的 3 个主要类别中，短星翅蝗转

录组序列的表达丰度与疣蝗（邱忠营等，2016）、

短角外斑腿蝗（Zhao et al.，2018）、日本蚱（Qiu 

et al.，2017）和中华螽斯（韩媛吕等，2020）和

青脊竹蝗 Ceracris nigricornis（Yuan et al.，2019）

等蝗虫转录组数据结果相似，均在代谢过程、细

胞过程、细胞、细胞部分、催化活性、结合等子

类别注释到较多序列。细胞组分中，病毒体

（Virion）和病毒体部分（Virion part）各自仅有

1 个 unigene 注释到，这与日本蚱 GO 分类一致

（Qiu et al.，2017）；类核（Nucleoid）也仅有 1

个 unigene 注释到，这与短角外斑腿蝗和中华螽

斯结果一致（Zhao et al.，2018；韩媛吕等，2020）。

COG 类别中，短星翅蝗未知功能的 unigenes 占

到 6.22%，小于其他已测序的直翅目昆虫，例如

长翅素木蝗 Shirakiacris shirakii（Qiu et al.，2016）

的 23.1%，日本蚱的 20.2%（Qiu et al.，2017），

中华螽斯的 8.7%（韩媛吕等，2020）。虽然目前

对直翅目昆虫转录组数据的研究分析越来越多，

然而，很多序列搜索不到同源基因序列，这仍需

要补充大量的转录组相关数据。KEGG 通路中，

短星翅蝗含有 900个 unigenes以上的类别与华阴

腹露蝗类似（刘菲等，2016）。26.8%的 unigenes

参与到代谢途径中，少于中华螽斯转录组的

35.1%（韩媛吕等，2020）。9%的 unigenes 参与

到蛋白质的翻译、折叠、分类和降解中，同样少

于中华螽斯的 19.56%（韩媛吕等，2020）。 

短星翅蝗转录组中，Toll 通路、IMD 通路和

JAK-STAT 信号通路中鉴定了 160 个与天然免疫

相关的 unigenes。果蝇中，Toll 受体对胚胎发育

和免疫至关重要，其基因组中总共编码了 9 种

Toll 受体（Valanne et al.，2011）。果蝇 Toll 通路

在革兰氏阳性菌和真菌感染中起着关键作用

（Lemaitre and Hoffmann，2007）。Toll 途径主要

由 Spatzle、Toll、MyD88、Tube、Pelle、TRAF6、

Cactus和 Dorsal/Dif 等组分组成（Li et al.，2013）。

其中，MyD88 是 Toll-IMD 信号通路的关键衔接

分子（Dai et al.，2021），该组分同样在短星翅

蝗中被注释到（包括 9 个 unigenes）。果蝇中，

Toll 信号在 Toll 激活之前由活化的 Spatzle 蛋白

触发（Shmueli et al.，2018），此 Spatzle 组分在

东亚飞蝗和疣蝗转录组数据中被注释到（Zhang 

et al.，2015；邱忠营等，2016），但在短星翅蝗

数据中未被注释到。 

IMD 途径主要负责抵御革兰氏阴性菌和少

数革兰氏阳性菌，可通过 NF-kB 蛋白 Relish 来

抵御这些细菌。该途径主要由 IMD、dFADD、

dTAK1、Dredd、IKK 和 Relish 等组分组成（Li   

et al.，2013）。Nr 数据库注释结果发现短星翅蝗

中 9 个 unigenes 均注释到了 IMD 通路上的 IKK

组分，注释到的 IMD 通路组分略少于其他蝗虫。

例如疣蝗转录组数据中，共有 13 个 unigenes 注

释到 IMD 通路中，包括 1 个 unigene 注释到 IMD

上，1 个 unigene 注释到 dTAK1 上，1 个 unigene

注释到 IKK 上，9 个 unigenes 注释到 Dredd 上，

1 个 unigene 注释到 Relish 上。东亚飞蝗转录组

数据中，IMD 通路注释到 IMD、FADD、Dredd、

IAP2、Tak1、IKK、Relish 和 caspar 组分（Zhang 

et al. ， 2015 ）。然而，半翅目昆虫豌豆蚜
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Acyrthosiphon pisum 基因组却显示，数据中似乎

缺少 IMD 信号通路的许多关键成分，其中包括

PGRP、IMD、dFADD、Dredd 和 Relish（Gerardo 

et al.，2010）。 

JAK-STAT 信号通路是一种高度保守的昆虫

先天免疫信号通路，由 STAT、Hopscotch、

Domeless 和 3 个 未 配 对 的 相 关 配 体 组 成

（Kingsolver et al.，2013）。短星翅蝗中有 54 个

unigenes 注释到了 JAK-STAT 信号通路上，其中

许多蛋白分子（例如 CytokineR、JAK、Cb1、SHP2

和 PI3K）在疣蝗中同样被注释到（邱忠营等，

2016）。 

MAPK 信号通路广泛存在于真核生物中，人

们在多种昆虫的转录组数据中识别到 MAPK 信

号通路，例如直翅目（Qiu et al.，2017；Zhao     

et al.，2018）、鳞翅目（Cao et al.，2015）、膜翅

目（Dai et al.，2021）和鞘翅目（Li et al.，2020）

等。短星翅蝗中有 21 个 unigenes 注释到 MAPK

信号通路中，相关蛋白分子 Drk、Ras85D、Dsor1

和 Rolled 等同样在疣蝗转录组中被注释到（邱

忠营等，2016）。 

短星翅蝗转录组数据跟免疫相关基因的差

异表达基因中，JAK-STAT 和 MAPK 信号通路在

雄性成虫分组上调的 unigenes 高于雌性成虫分

组，初步分析结果显示雄性个体的免疫能力可能

高于雌性个体。然而，鉴于多数情况下，雌性个

体的免疫能力比雄性强，故有关短星翅蝗雌雄个

体之间免疫强弱的研究有待增加重复取样来进

一 步 进 行 分 析 和 验 证 。 此 外 ， 红 棕 象 甲

Rhynchophorus ferrugineus 的免疫相关权衡和生

理调控机制研究中，发现交配活动可能提高免疫

相关的成本，且免疫功能适应性的最终结果可能

会在生理上与其他适应性方面（包括生长、发育、

交配、繁殖和寿命）进行权衡（Pu et al.，2021)）。

可见，昆虫免疫是一系列相对复杂的过程，因此，

短星翅蝗雌雄分组之间的免疫能力强弱可能受

多方面的因素影响，有待进一步研究。 

SSRs 序列广泛分布于真核生物和原核生物

基因组中，是遗传学和进化生物学上广泛使用的

分子标记。例如，荆胜利等（2021）基于 SSR

分子标记研究了褐飞虱的交配次数及性选择。甘

丽萍等（2021）研究了 6 种鳞翅目昆虫全基因组

的 SSRs 序列，发现每种昆虫表现出物种特有的

碱基类型丰度及优势碱基序列。短星翅蝗中共检

测到 6 227 个 SSRs，少于疣蝗的 9 287 个（邱忠

营等，2016），但多于华阴腹露蝗的 4 847 个（刘

菲等，2016）和大垫尖翅蝗 Epacromius coerulipes

的 5 696 个（金永玲等，2015），这可为后续分

子标记的开发提供数据支持。 

本研究是对短星翅蝗雌雄个体转录组数据

的系统性研究，注释获得的与天然免疫相关的通

路和基因为进一步研究天然免疫通路提供了基

础。本研究获得的短星翅蝗与免疫相关的通路及

基因后续可做为相应靶标基因进行 RNAi。这些

转录组数据可为短星翅蝗功能基因的预测及分

子标记的开发等方面提供有用的数据资源，也可

为后续深入研究昆虫发育及害虫防治提供参考。 
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