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西花蓟马几丁质合成酶基因的 

克隆和功能分析* 
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（中国农业科学院蔬菜花卉研究所，蔬菜生物育种国家重点实验室，北京 100081） 

摘  要  【目的】 探索几丁质合成酶（Chitin synthase，简称 CHS）对西花蓟马 Frankliniella occidentalis

生长发育的影响，旨在寻找一种潜在的西花蓟马防治靶点。【方法】 克隆西花蓟马的 CHS 基因，命名为

Fochs，采用 RNA 干扰（RNAi）技术研究其功能。【结果】 Fochs 基因开放阅读框全长为 4 656 bp，编码

1 551 个氨基酸，预测分子量为 176.02 kD，保守结构域为 Glyco-tranf-GTA-type superfamily，西花蓟马 Fochs

与瓜蓟马 Thrips palmi CHS 亲缘关系最近。Fochs 基因在西花蓟马生长发育的各个阶段均有表达，2 龄若

虫表达量最高，前蛹次之。沉默 Fochs 基因 120 h 后，2 龄若虫和前蛹的死亡率均显著增加（P < 0.01），

化蛹率和羽化率均显著减少（P < 0.01）；若虫和蛹均出现了表皮皱缩、体型缩小、畸形等变化，对初羽化

成虫几乎没有影响。【结论】 几丁质合成酶基因在西花蓟马生长发育过程发挥重要作用，可作为 RNAi

介导的西花蓟马绿色精准防控的潜在靶标。 
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Cloning and functional analysis of the chitin synthase in  
Frankliniella occidentalis 
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Abstract  [Aim]  To investigate the impact of chitin synthase (CHS) on the growth and development of Frankliniella 

occidentalis, aiming to identify a potential target for controlling F. occidentalis. [Methods]  The CHS gene of F. occidentalis 

was cloned and named Fochs, and its function was investigated using RNA interference (RNAi) technology. [Results]  The 

full-length open reading frame of the Fochs gene was 4 656 bp, encoding 1 551 amino acids, and the predicted molecular 

weight was 176.02 kD. The conserved domain was Glyco-tranf-GTA-type superfamily. The phylogenetic tree indicated that the 

Fochs had the closest genetic relationship with the CHS of Thrips palmi. RT-qPCR results demonstrated that the Fochs gene 

was expressed at all stages of the growth and development of F. occidentalis, with the highest expression in the 2nd instar 

nymphs, followed by the pro-pupae. After silencing Fochs for 120 h, the mortality rates of the 2nd instar nymphs and 

pro-pupae was significantly increased (P < 0.01), while the pupation rate and eclosion rate was significantly decreased (P < 

0.01). Both nymphs and pupae exhibited morphological changes such as wrinkled cuticle, reduced body size, and deformity, 

with almost no effect on newly eclosed adults. [Conclusion]  The chitin synthase gene plays a significant role in the growth 
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and development of F. occidentalis, making it a potential target for precise and environmentally friendly control through 

RNAi-mediated approaches. 

Key words  Frankliniella occidentalis; chitin synthetase; growth and development; RNAi 

西花蓟马Frankliniella occidentalis是世界性

的重要农业害虫（Kirk and Terry, 2003），主要通

过独特的锉吸式口器取食植物叶、花、茎、果实

等造成危害，同时也传播番茄斑萎病毒（Tomato 

spotted wilt virus, TSWV）等在内的多种植物病

毒，导致植物病毒病的广泛流行，造成更严重损

失（吴青君等, 2013; Yuan et al., 2023）。西花蓟

马个体微小，成虫最大体长不超过 1.2 mm，繁

殖能力强，易藏匿，防治难度极大（Reitz, 2009; 

Reitz et al., 2020; Yuan et al., 2023）。国内外对于

西花蓟马的防治主要依赖各种杀虫剂，但杀虫剂

的过度使用也导致西花蓟马抗药性迅速发展

（Zhang et al., 2022），而寻找农药之外的防治方

法成为重要任务。近几年来，随着昆虫表皮发育

及生理分子机制的解析，设计害虫防治分子靶标

以实现害虫绿色精准防控成为可能。 

几丁质是昆虫外骨骼、气管内膜以及围食膜

的主要成分，外骨骼构成昆虫基本框架，是昆虫

与外界的第一道屏障（Jiang et al., 2021）；气管

内膜参与昆虫体内氧气运输，具有许多适合运动

的垫状表皮（Wang et al., 2012）；围食膜为外源

性物质通过消化道进入昆虫体内的第一道屏障，

保护中肠上皮细胞免受摄食的机械损伤及病原

体入侵（Ostrowski et al., 2002），几丁质参与三

者的构成，为昆虫提供了坚固的保护层，同时也

维持了昆虫身体结构的稳定性与完整性，在昆虫

的生长发育过程起着重要作用（Merzendorfer, 

2011）。几丁质合成酶是几丁质合成途径的关键

酶之一（Merzendorfer, 2006），其异常表达将严

重影响昆虫的生命活动，因此研究几丁质合成酶

可以为西花蓟马的防治提供一种新型绿色的防

控靶点。 

几丁质合成酶是一系列具有同类功能的酶

的合称，是几丁质合成通路上的最后一种酶

（Ostrowski et al., 2002），其主要功能是将供体

底物上的糖基转移到受体几丁质糖链上，这是几

丁质生物合成的起始步骤。新生成的几丁质糖链

通过细胞膜上的“跨膜转运”通道被释放到细胞

外自发组装成几丁质纳米纤维，进而形成昆虫外

壳和其他组织中的几丁质结构（张文庆等, 2011; 

Moussian et al., 2015）。昆虫中编码几丁质合成

酶的基因（Chitin synthase, CHS 基因）主要分为

两类：几丁质合成酶 1（CHS1 或 CHSA）和几丁

质合成酶 2（CHS2 或 CHSB）。多数昆虫中存在

2 种几丁质合成酶，而在部分昆虫中仅发现存在

1 种（Merzendorfer, 2006）。CHS1 通常在昆虫外

骨骼和气管中大量表达，CHS2 则主要负责中肠

围食膜的几丁质合成（乐翔兆等，2024）。Shi

等（2016a）通过干扰马铃薯甲虫 Leptinotarsa 

decemlineata 几丁质合成上游的 UAP 基因，初步

揭示了其在表皮角质层（LdUAP1）和围食膜

（LdUAP2）合成中的组织特异性与发育必要性；

直接干扰几丁质合成酶基因（ LdCHSA 与

LdCHSB）后导致马铃薯甲虫的幼虫不能蜕皮，

无法正常化蛹或羽化为成虫，验证了几丁质合成

酶的功能缺失会直接导致马铃薯甲虫发育停滞

与关键生理过程受阻（Shi et al., 2016b）。而在褐

飞虱 Nilaparvata lugens 中，使用 dsNlCHSA 沉

默 CHSA 基因导致若虫出现畸形，甚至死亡（Li 

et al., 2017）。 

RNA 干扰（RNA interference，RNAi）技术

是一种通过引入双链 RNA 特异性地沉默目标基

因表达的分子生物学手段，能够高效、特异地抑

制害虫体内关键基因的功能（Cooper et al., 

2019）。基于 RNAi 的生物农药利用这一机制，

针对特定害虫设计 dsRNA 序列，实现对害虫的

精准打击，符合绿色农药的发展需求，成为害虫

精准防控的新趋势（Cagliari et al., 2019）。几丁

质合成酶基因因其在几丁质合成途径中的关键

性，直接影响昆虫蜕皮过程，是潜在的候选基因。

本研究基于西花蓟马的基因组和转录组数据，对

西花蓟马的几丁质合成酶基因进行了克隆和功

能探索，旨在为西花蓟马的绿色防控提供新的靶

点基因。 



·36· 应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology 63 卷 

 

1  材料与方法 

1.1  供试昆虫 

西花蓟马种群于 2003 年采自中国农业科

学院蔬菜花卉研究所温室，使用新鲜无污染的

四季豆 Phaseolus vulgaris 饲养至今，饲养条件

为温度（25±1）℃、相对湿度 70%、光周期

16L∶8D。 

1.2  西花蓟马 CHS 基因的鉴定 

基于作者实验室的西花蓟马基因组和转录

组数据（国家生物信息中心基因组数据库，登录

号为 GWHCBHL00000000），获得西花蓟马 CHS

基因，命名为 Fochs。利用在线网站 Primer 5 

（https://www.primer5plus.com/index.html）设计

全长扩增引物进行序列验证（表 1）。克隆体系

25 μL：Mix 12.5 μL（天根高保真酶），上下游引

物各 1 μL，cDNA 模板 1 μL，水 9.5 μL；PCR 扩

增程序 ：95 ℃预变性 5 min，95 ℃变性 30 s，

58 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 5 min，变性至延伸

步骤进行 35 个循环；72 ℃延伸 10 min。扩增产

物经 1%琼脂糖凝胶电泳回收后与 pEasy Blunt

载体连接，转化感受态细胞 DH5α，菌落 PCR 鉴

定正确后进行测序，经测序无误后，用 TIANprep 

Rapid Mini Plasmid Kit 快 速 小 提 试 剂 盒

（TIANGEN）提取质粒，用于后续实验。 
 

表 1  引物信息 

Table 1  Primers information 

引物名称  
Primer name 

序列（5′-3′） 
Sequence (5′-3′) 

Fochs-ORF-F ATGAGTCCCCAGGACAAGATC 

Fochs-ORF-R TCAAAATAAGTTCAAACTGAAA 

dsFochs-F TAATACGACTCACTATAGGGAGA 
ACAAGTTCGCCCTGTACACC 

dsFochs-R TAATACGACTCACTATAGGGAGA 
ATGGACTGGTCGATGAGGAG 

Fochs-qPCR-F TCCGTGTTTGCTTTCTTTATGGT 

Fochs-qPCR-R GGAGATGAGCACCTCTTGGG 

T7 启动子：TAATACGACTCACTATAGGGAGA，qPCR

扩增效率：E = 98.3%，R2 = 0.999 5。 

T7 promoter: TAATACGACTCACTATAGGGAGA, qPCR 
amplification efficiency: E = 98.3%, R2 = 0.999 5. 

使用 NCBI blastx 进行氨基酸序列同源性比

对 ， 利 用 在 线 网 站 NCBI batch CD-search

（ https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/ 

wrpsb.cgi）预测 Fochs 基因的保守结构域。使用

ExPASy 在 线 网 站 （ https://web.expasy.org/ 

protparam）预测西花蓟马 Fochs 基因蛋白序列的

氨基酸长度、分子量和等电点。采用 SignalP 5.0

（http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/）预测信

号 肽 ， 使 用 GSDS 在 线 网 站 （ https://gsds. 

cgrpoee.top/）绘制目的基因外显子、内含子基因

结构图。为了研究鉴定的西花蓟马 CHS 基因的

进化关系，通过 NCBI 网站（https:www.Ncbi. 

Nlm.nih.gov）下载鳞翅目、双翅目、缨翅目、半

翅目、鞘翅目 5 个目共 17 个物种的昆虫几丁质

合成酶序列，利用 MEGA 6 软件 Neighbor joining 

方法构建系统进化树。  

1.3  Fochs 基因的龄期表达谱分析 

收集初孵化的西花蓟马 1 龄若虫、2 龄若虫、

前蛹、蛹和初羽化 24 h 内的雌成虫各 100 头。

采用 Trizol 法提取西花蓟马的总 RNA，用

FastKing™ gDNA 清除型 cDNA 合成试剂盒

（TIANGEN）转为 cDNA 模板后进行 qRT-PCR。

根据序列信息，利用在线网站 Primer 5（https:// 

www.primer5plus.com/index.html）设计 Fochs 的

荧光定量特异性引物（表 1），采用实时荧光定

量 PCR（qRT-PCR）分析 Fochs 在西花蓟马不同

龄期的相对表达量。qRT-PCR 体系 20 μL：Mix 

10 μL，上下游引物各 0.5 μL，cDNA 模板 1 μL，

水 8 μL；程序为 95 ℃预变性 10 min，95 ℃变

性 15 s，60 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，40 个

循 环 。 以 西 花 蓟 马 的 琥 珀 酸 脱 氢 酶 基 因

（Succinate dehydrogenase, SDHA）和 β-actin 作

为参考基因，采用双内参校正策略，有效减少因

样本差异或其他因素引起的误差，从而提供更加

准确的数据支持（Cifuentes et al., 2012），采用

2﹣ΔΔCt 方法计算 Fochs 的相对表达量。每个处理

设置 4 个生物学重复（每个生物学重复各龄期

样本组成同前），每个生物学重复设置 4 个技术

重复。 
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1.4  dsRNA 合成及 RNAi 分析 

根据已获得的基因序列，利用 dsRNA 在线

设计工具（https://www.flyrnai.org/cgi-bin/RNAi_ 

find_primers.pl/）设计含有 T7 RNA 聚合酶启动

子序列的干扰引物 dsFochs，以 EGFP 作为对照

（表 1）。以 PEASY-Fochs 质粒为模板，扩增特

异性片段并回收，使用 T7 RiboMAX™ Express 

RNAi System 试剂盒（Promega）合成 dsFochs

与 dsEGFP。体外转录体系为：10×Reaction buffer 

2 μL，RiboGuard RNase Inhibitor 2.5 μL，T7 RNA 

Polymerase 2 μL，ATP、CTP、GTP 和 UTP 各

1.8 μL，DTT 2 μL，cDNA 1 μg，加 RNase free 

water 补至 20 μL，加入 1 μL RNaes-Free DNase，

37 ℃金属浴 30 min。加入等体积的 5 mol/L 醋

酸铵，冰浴 15 min，4 ℃ 13 000 r/min 15 min。

去除上清液，用 70%的乙醇洗涤沉淀 2 次后晾

干。加入 50-100 μL Nuclease-free water 将沉淀溶

解，用 NanoDrop 2000（美国 Thermo Fisher 

Scientific 公司）测定浓度后置于﹣20 ℃保存备用。 

用浓度为 500 ng/μL 的 dsEGFP 和 dsFochs

分别与 10%蔗糖溶液配制成 200 μL 的人工饲喂

液，选取 Fochs 表达量最高的 2 龄若虫进行干扰

效率测定。用自制吸虫器将 200 头若虫置于干扰

装置中（Hua et al., 2023），将装置开口端先覆

一层拉开至透明均匀且较薄的封口膜，用移液枪

在封口膜中央滴入 200 μL 的人工饲喂液，再拉

一张稍厚的封口膜，将液滴压平至均匀铺满干扰

装置，最后贴合第一层封口膜封住饲喂液，对每

个处理设置 3 个生物学重复（每个生物学重复各

龄期样本组成同前）。待饲喂 24、48 和 72 h 后，

收集虫体。用 Trizol 法提取 RNA，反转为 cDNA

模板，dsFochs 为处理，dsEGFP 为对照，用

RT-qPCR检测Fochs的表达量，计算其干扰效率，

选取干扰效率最高的时间段进行后续实验。鉴于

前蛹期西花蓟马不取食的特点，采用纳米浸泡法

（Nano-immersion）进行干扰（Tao et al., 2022）。

收集 200 头前蛹放到一次性塑料培养皿中（直径

3 cm），用移液枪将 15 μL dsRNA 混合溶液

（1 µg/µL dsFochs 或 dsEGFP 和等体积的纳米材

料）滴在前蛹上，使之被完全浸泡，6 h 后，将

处理后的前蛹从培养皿转移至 1.5 mL 离心管中

进行 RNA 提取，测定干扰效率。 

1.5  西花蓟马表型观察 

为检测不同龄期使用 dsFochs 沉默 Fochs 后

对西花蓟马生长发育的影响，选取涉及蜕皮且

Fochs 表达量较高的 2 龄若虫、前蛹以及完成所

有蜕皮过程的初羽化成虫分别进行干扰，比较目

的基因在不同龄期对蜕皮以及生长发育的影响。

分别选取 200 头 2 龄若虫和初羽化成虫于 RNA

干扰装置中进行干扰，选取 200 头前蛹浸泡干

扰，操作步骤与 2.4 节一致。处理 48 h（前蛹处

理 6 h）后将存活试虫转移至干净培养罐（直径

8 cm，高 6 cm）中，每隔 24 h 观察一次，观察

至 120 h，统计这段时间内试虫的死亡、发育情

况以及表型变化，在显微镜（Leica M205A 体视

显微镜，德国 Leica 公司）下观察表型并拍照。

以 dsEGFP 为对照，每个处理设置 3 个重复（每

个生物学重复各龄期样本组成同前）。 

1.6  数据分析 

采用 SPSS 20 软件进行数据分析，Fochs 在

不同发育阶段的相对表达量采用 Tukey’s 多重比

较检验分析差异显著性。利用 Graphpad 8 软件

绘图，目的基因干扰效率以及各龄期化蛹率、羽

化率及死亡率的统计采用独立样本 t 检验。差异

显著性检验水平标准 P < 0.05 具有统计学意义

（* P < 0.05 表示差异显著，** P < 0.01 表示差

异极显著）。 

2  结果与分析 

2.1  西花蓟马几丁质合成酶基因序列克隆及进

化分析 

通过对 Fochs 的全长扩增验证，获得了西花

蓟马 Fochs 全长序列。Fochs 基因开放阅读框

（Open reading frame，ORF）长 4 656 bp（图 1），

编码 1 551 个氨基酸，分子量为 176.02 kD，预

测等电点为 7.69。Fochs 含有 1 个信号肽，区域

为第 1-32 个氨基酸：MANQNCLDITVKILKVVA 

YLVTFIIVLGSGVV。此外，Fochs 具有 1 个保

守结构域：Glyco-tranf-GTA-type superfamily 结

构域（第 513-834 位氨基酸）（图 2）。 
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图 1  西花蓟马几丁质合成酶基因结构图 

Fig. 1  Gene structure of chitin synthetase in Frankliniella occidentalis 
 

 
 

图 2  西花蓟马 Fochs 与其他昆虫几丁质合成酶基因的氨基酸序列比对   

Fig. 2  The amino acid sequence alignment of Frankliniella occidentalis Fochs with other insect chitin synthase genes 

Fo： 西花蓟马 F. occidentalis；Mu： 豆大蓟马 Megalurothrips usitatus；Tp： 瓜蓟马 Thrips palmi；As： 斑须按蚊 Anopheles 

stephensi；Bm：野桑蚕 Bombyx mandarina；Ls：灰飞虱 Laodelphax striatellus；Rp：点蜂缘蝽 Riptortus pedestris. 

图中右边的数字代表每个氨基酸的位置，横线部分为信号肽氨基酸序列，框内为保守结构域。 

The numbers on the right indicate the position of each amino acid residue, the sequence underlined represents  
the signal peptide, and the boxed area denotes the conserved domain. 
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系统进化树表明，Fochs 和瓜蓟马的几丁质

合成酶基因在进化上亲缘关系比较近，达到 95%

（图 3）。 

2.2  西花蓟马 CHS 基因的表达谱 

采用 RT-qPCR 分析 Fochs 在西花蓟马不同

发育阶段的 mRNA 相对表达量，结果表明 Fochs

在西花蓟马生长发育的各个阶段均有表达，2 龄

若虫表达量最高，其次是前蛹，1 龄若虫表达量

最低，2 龄若虫、前蛹以及成虫的表达量分别是 

1 龄若虫的 4.1、2.3 和 1.5 倍（图 4）。 

2.3  沉默 Fochs 对西花蓟马生长发育的影响 

干扰 Fochs 基因 48 和 72 h 后，该基因表达

量均下调。其中，干扰 48 h 后，Fochs 基因的表

达量显著下调了 50.26%（P < 0.05），沉默效果

最好，作为后续实验的最佳干扰时间（图 5：A）。

前蛹采取纳米材料介导的 RNA 干扰法，干扰 6 h

后 Fochs 基因的表达量显著下调了 47.12%（P < 

0.01），可进行后续干扰实验（图 5：B）。 
 

 
 

图 3  基于氨基酸序列的几丁质合成酶基因系统发育树 

Fig. 3  A phylogenetic tree based on the amino acid sequence of chitin synthase gene 

使用 Mega 6 对氨基酸全长序列进行分析，构建系统发育树。采用 Bootstrap 方法分析， 

每个分支进行 1 000 次验证，数值代表 Bootstrap 估算值。 

Phylogenetic analysis is performed based on the full-length amino acid sequences using MEGA 6,  
where a phylogenetic tree is constructed with the bootstrap method (1 000 replicates for each branch),  

and the numbers at nodes indicate bootstrap support values. 
 

 

干扰 2 龄若虫 Fochs 后，统计了 48-120 h 的

死亡率与化蛹率，72 h 开始处理组死亡率显著上

升（P < 0.01），在 120 h 时死亡率高达 65.0%，

显著高于对照组的 18.2%（P < 0.01）（图 6：A）。

对照组化蛹率一直呈上升趋势，96 h 的化蛹率为

80.3%，120 h 时 81.1% 的若虫化蛹，而干扰

Fochs 后的 2 龄若虫 96 和 120 h 的化蛹率分别为

41.7%和 31.2%（图 6：B），显著低于对照组（P < 

0.01）。在 2 龄若虫至蛹阶段，畸变的若虫有明

显皱缩，体长均值（不区分雌雄）由 0.672 mm 
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图 4  几丁质合成酶基因在西花蓟马不同龄期的表达 

Fig. 4  Relative expression levels of Fochs in different 
developmental stages of Frankliniella occidentalis  

N1：1 龄若虫 1st instar；N2：2 龄若虫 2nd instar；PP：

前蛹 Propupa；P：蛹 Pupa；A：成虫 Adult. 

柱上不同小写字母表示不同发育阶段差异显著 

（P < 0.05，Tukey’s 多重比较检验）。 

Different lowercase letters above bars indicate significant 
difference in different developmental stages (P < 0.05, 

Tukey’s multiple range test). 
 

缩短至 0.456 mm（图 6：C）。干扰前蛹 Fochs

后，72 h 开始处理组死亡率显著上升（P < 0.05），

在 120 h 时死亡率高达 72.6%，显著高于对照组

的 21.2%（P < 0.01）（图 6：D）。处理组 120 h 羽

化率仅为 22.4%，显著低于对照组的 72.8%

（图 6：E）。前蛹至成虫阶段，畸变的蓟马个体

也明显皱缩，体长均值由 0.802 mm 缩短至

0.596 mm（图 6：F）。干扰初羽化成虫后，处理

组与对照组死亡率无显著差异（P > 0.05）（图 6：

G），初羽化成虫中，由于不涉及蜕皮过程，对

其体长几乎没有影响（图 6：H）。 

干扰 Fochs 基因后，观察 120 h。相较正常

形态的蓟马，2 龄若虫的发育及其蜕皮至前蛹的

过程均受到了影响（图 7：A），2 龄若虫发育期

间出现表皮皱缩、体型缩小等表型变化（图 7：

A-P1, P2, P3），2 龄若虫发育至前蛹后出现腹部

表皮皱缩、体型缩小、畸形等表型变化（图 7：

A-P4, P5, P6）；前蛹干扰后经历了前蛹蜕皮至蛹

期，蛹期羽化至成虫期的过程，与对照相比，前 

蛹干扰后的发育过程均受到了影响（图 7：B），

前蛹发育至蛹期出现表皮皱缩、畸形以及蜕皮失

败的表型（图 7：B-P1, P2, P3），蛹期羽化为成

虫期阶段出现腹部皱缩、体型缩小、翅发育不良

等表型（图 7：B-P4, P5, P6）；且部分畸变程度

较大，个体无法正常发育至下一阶段。而初羽化

成虫干扰 Fochs 基因后表型无显著变化（P > 

0.05）（图 7：C-P1, P2, P3）。 

 

 
 

图 5  基因 Fochs 干扰效率筛选 

Fig. 5  The screening of interference efficiency in Fochs 

A. 2 龄若虫干扰效率；B. 前蛹干扰效率。* P < 0.05 表示差异显著； 

** P < 0.01 表示差异极显著（独立样本 t 检验）。图 6 同。 

A. Interference efficiency of 2nd instar; B. Interference efficiency of propupa. * P < 0.05 indicates significant difference;  
** P < 0.01 indicates highly significant difference (t-test). The same for Fig. 6. 
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图 6  dsFochs 处理对西花蓟马不同发育阶段生长及死亡率的影响 

Fig. 6  Effects of dsFochs on growth and mortality rate in different developmental  
stages of Frankliniella occidentalis 

A. 若虫死亡率；B. 若虫化蛹率；C. 若虫体长；D. 蛹期死亡率；E. 蛹期化蛹率； 

F. 蛹期体长；G. 成虫死亡率；H. 成虫体长。 

A. Nymph mortality; B. Nymph pupation rate; C. Nymph body length; D. Pupa mortality;  
E. Pupa eclosion rate; F. Pupa body length; G. Adult mortality; H. Adult body length. 

 

3  结论与讨论 

几丁质是昆虫表皮的主要成分，其合成与分

解过程决定了昆虫的蜕皮行为从而影响其生长

发育。几丁质的合成途径始于海藻糖酶，结束于

几丁质合成酶，几丁质合成酶是决定几丁质合成

的最关键基因之一，昆虫中有 1-2 种几丁质合成

酶（Merzendorfer, 2006）。通常，有 2 种几丁质 

合成酶基因的昆虫个体较大，飞行能力强，例如

鞘翅目的赤拟谷盗 Tribolium castaneum、双翅目

的冈比亚按蚊 Anopheles gambiae、鳞翅目的草地

贪夜蛾 Spodop tera  f rug iperda、斜纹夜蛾

Spodoptera litura 和直翅目的东亚飞蝗 Locusta 

migratoria（Tian et al., 2009; Muthukrishnan et al., 

2012; Shi et al., 2016; Shao et al., 2020）等。CHS1 

基因在昆虫外骨骼及气管中大量表达，而 CHS2  
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图 7  dsFochs 处理对西花蓟马表型的影响（左：对照；右：干扰处理） 

Fig. 7  Effect of dsFochs on the phenotype of Frankliniella occidentalis (Light: Control; Right: Interference treatment) 

A. 2 龄若虫 RNAi 后的发育表型（P1, P2, P3：2 龄若虫异常表型；P4, P5, P6：2 龄若虫发育至前蛹的异常表型）； 

B. 前蛹 RNAi 后的发育表型（P1, P2, P3：前蛹发育至蛹期异常表型；P4, P5, P6：蛹期发育至成虫的异常表型）； 

C. 初羽化成虫 RNAi 后的发育表型（P1, P2, P3：成虫干扰后表型无影响）。 

A. Developmental phenotypes after RNAi of 2nd instar(P1, P2, P3: Abnormal phenotypes of 2nd instar; P4, P5, P6: 
Abnormal phenotype from 2nd instar to propupa) ; B. Developmental phenotypes after RNAi of pro-pupa (P1, P2, P3: 

Abnormal phenotype from pro-pupa to pupa; P4, P5, P6: Abnormal phenotype from pro-pupa to adult) ; C. Developmental 
phenotypes after RNAi of emerging adult (P1, P2, P3: The phenotype of adult was not affected after interference). 
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基因则主要在中肠围食膜表达，这两类几丁质合

成酶基因在昆虫的发育和摄食行为中发挥着不

同的作用（Wang et al., 2012），推测几丁质合成

酶的数量与昆虫生活习性（如蜕皮、食性、翅的

发育）相关。鞘翅目和鳞翅目等昆虫体积较大，

需要长期飞行，CHS1 基因主要负责其外骨骼和

翅的发育，例如家蚕 Bombyx mori 蛹中期翅盘中

表达的 CHS1-2b 被敲低引起了翅发育功能障

碍（Xu et al., 2017）；频繁飞行需大量取食供能

和储能，中肠的发育至关重要，而中肠围食膜的

发育等则需 CHS2 基因调控，中肠表达的 CHS2 

基因受到抑制后，会导致中肠变短，围食膜结构

被破坏，昆虫体重下降，甚至因饥饿而死亡

（Khajuria et al., 2010; Liu et al., 2012）。部分昆

虫只有 1 种几丁质合成酶，如褐飞虱、豌豆蚜

Acyrthosiphon pisum、大豆蚜 Aphis glycines 等半

翅目昆虫（Tian et al., 2009）。褐飞虱中，沉默

5 龄若虫的 NlCHS1 导致个体无法脱旧角质层在

羽化前死亡，且产生“细腰”、角质层褶皱等表

型（Wang et al., 2012）；豌豆蚜中沉默 ApisCHS

对蚜虫的生长和繁殖有抑制作用，导致若虫死亡

率增加、蜕皮障碍以及新生若虫畸形（Ye et al., 

2019）。本研究从西花蓟马中鉴定到 1 种几丁质

合成酶。具有 1 种几丁质合成酶基因的昆虫相对

体型较小，无需远距离迁飞，可能同时发挥 CHS1

和 CHS2 的功能。 

在大多数昆虫中，几丁质合成酶基因在各个

阶段均有表达，且表达水平决定了其发挥的作用

可能不同。如在白背飞虱 Sogota furcifera 中，

SfCHS1 基因在若虫 4 龄和 5 龄期的第 1 天表达

量最高，随即快速下降，表明在每个龄期初始需

要大量几丁质参与表皮形成，参与几丁质合成的 

CHS1 基因的表达量会快速升高，而在每个龄期

的最后 1 d，即蜕皮开始时，CHS 表达量最低（陈

静等, 2018）。在赤拟谷盗中 TcCHS1 在蛹早期表

达最高，而 TcCHS2 在幼虫后期表达水平最高，

且干扰 TcCHS1 基因不影响 TcCHS2 的表达，说

明 TcCHS1 和 TcCHS2 均在生长发育阶段高表达

且两个基因互不影响独立行使功能（Arakane 

et al., 2005）。本研究发现，Fochs 基因在西花蓟

马生长发育的各个阶段均有表达，其中 2 龄若

虫表达量最高，前蛹次之，说明这两个阶段是蜕

皮化蛹、蜕皮羽化的关键阶段，需要几丁质的大

量合成。Fochs 基因在成虫期表达量最低，说明

成虫期西花蓟马发育趋于稳定，已不再需要大量

几丁质供给。结合其他昆虫中几丁质合成酶也存

在明显的时间表达特异性，验证了 CHS1 的表达

对昆虫蜕皮阶段的重要影响。 

对昆虫若虫期或蛹前期 CHS1 进行 RNA 

干扰，均导致虫体出现严重的蜕皮障碍，虫体大

量死亡（Arakane et al., 2005; Qu and Yang, 

2012），如在赤拟谷盗中， 在幼虫、前蛹单独干

扰 TcCHS1 均导致试虫无法蜕皮发育到下一阶

段，幼虫干扰后还存在主要气管外侧分支很明显

的黑化症状，干扰 TcCHS2 则对蛹和成虫的发

育与存活没有影响（Arakane et al., 2005）。CHS1

基因还可调控昆虫翅的发育，褐飞虱中，沉默

NlCHS1 导致 5 龄若虫远端翅芽异常伸长，出现

“蜂腰状”或表皮皱缩表型，无法蜕皮导致羽化

前死亡（Wang et al., 2012）；家蚕中沉默 CHS1-2b

造成翅发育功能障碍（Xu et al., 2017）。本研究

通过饲喂干扰法进行功能验证，探究沉默 Fochs

基因后对西花蓟马生长发育的影响。选取涉及蜕

皮的 2 龄若虫和前蛹两个龄期进行 RNA 干扰，

结果表明，用 dsFochs 饲喂干扰后，2 龄若虫和

前蛹处理组死亡率均显著提高，前者化蛹率显著

降低，后者羽化率显著降低；而初羽化成虫处理

组与对照组死亡率无显著差异。表型观察发现，

若虫及蛹干扰 Fochs 后蜕皮发育至下一龄期的

过程均出现了表皮皱缩，体型缩小，畸形等变化，

而干扰的初羽化成虫，由于不涉及蜕皮阶段，对

其表型几乎没有影响。这一结果说明在西花蓟马

中，沉默几丁质合成酶对翅的发育影响不大，主

要通过影响蜕皮过程影响其生长发育。 

本研究明确了西花蓟马 Fochs 基因的序列

特征及其在西花蓟马生长发育过程中的表达模

式，并利用 RNAi 技术验证该基因对西花蓟马生

长发育的影响，几丁质合成酶基因表达水平下降

导致几丁质合成受阻而引发虫体畸形甚至死亡，

西花蓟马只有 1 种几丁质合成酶基因，当该基因



·44· 应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology 63 卷 

 

表达水平下降时会造成虫体显著畸变和致死后

果。Fochs 是影响西花蓟马蜕皮发育的关键基因，

本研究为基于RNAi的西花蓟马绿色防控提供了

潜在的靶点。 
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