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摘  要：二斑叶螨是木薯上的重要害虫，长期使用阿维菌素使其抗药性问题突出，选用抗螨木薯品种是绿色、有效、

简便的虫害防治途径，当前，抗螨木薯品种对抗性二斑叶螨的控制效果尚不明确，难以为害螨的抗药性治理提供决策

支持。据此，本研究以抗螨木薯品种 C1115、感螨木薯品种 SC205 及二斑叶螨适宜的繁育寄主豇豆为参试材料，探究

其对阿维菌素抗性（AB-R）和敏感（AB-S）品系发育繁殖和解毒代谢能力的影响。结果表明：与取食豇豆相比，取食

SC205 的 AB-R、AB-S 的发育历期、种群增长[净增殖率（R0）、内禀增长率（rm）、平均世代周期（T）]和种群加倍时

间（DT）无显著差异，而取食 C1115 显著延长了 AB-R、AB-S 的发育历期，显著抑制种群增长（R0、rm 显著降低，T

和 DT 显著延长），且 AB-R 在 C1115 上的 T 和 DT 也显著低于 B-S。在解毒酶活性方面，与取食豇豆相比，2 种害螨品

系取食 SC205 和 C1115 后，细胞色素 P450 酶（CYP450s）、谷胱甘肽 S-转移酶（GSTs）、尿苷二磷酸糖基转移酶（UGTs）

3 种解毒酶活性均显著提高，并且取食 C1115 的酶活显著高于取食 SC205，此外，取食 3 种寄主后，AB-R 的酶活也均

显著高于 AB-S。阿维菌素抗性相关的解毒基因表现出不同的表达特性，与取食豇豆相比，虽然 2 种害螨品系取食 C1115

和 SC205 后，体内 6 个基因的表达量均显著提高，但是当 AB-R 和 AB-S 取食相同木薯品种时，CYP389C10、UGT201D3

和 UGT11 的表达量无显著差异，而 AB-R 中的 CYP392A16、GSTd01 和 GSTm09 表达量显著高于 AB-S。上述结果表明，

二斑叶螨 AB-R 品系因其解毒代谢能力更强，可能在解毒抗螨木薯品种的有毒次生物质时更具优势，从而削弱抗螨木

薯对二斑叶螨的控害效果，但该假设需通过后续的田间试验进一步证实。本研究结果为评估抗螨木薯在害螨抗药性治

理中的应用潜力提供前期理论基础。 
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Abstract: Tetranychus urticae is a significant pest on cassava. Long-term use of abamectin has led to prominent resis-
tance issues. Selecting mite-resistant cassava varieties represents a green, effective and straightforward approach to pest 

control. However, the effectiveness of resistant cassava varieties against resistant mite strains remains unclear, limiting 
its utility in supporting resistance management decisions. Accordingly, this study used mite-resistant cassava cultivar 

C1115, mite-susceptible cassava cultivar SC205 and the preferred host plant cowpea as test materials to investigate the 
effects on the development, reproduction and detoxification metabolism capabilities of abamectin-resistant (AB-R) and 

abamectin-sensitive (AB-S) strains. Results showed that compared to feeding on cowpea, feeding on SC205 did not 
significantly alter the developmental duration or population growth parameters [net reproductive rate (R0), intrinsic rate 

of increase (rm), mean generation time (T), population doubling time (DT)] of either AB-R or AB-S strains. In contrast, 
feeding on C1115 significantly prolonged the developmental duration and inhibited population growth (significantly 

decreased R0 and rm, significantly increased T and DT) of both strains. Furthermore, on C1115, the T and DT of the 
AB-R strain were also significantly lower than those of the AB-S strain. Regarding detoxification enzyme activities, 

compared to feeding on cowpea, feeding on both SC205 and C1115 significantly increased the activities of three detoxi-
fication enzymes–cytochrome P450 monooxygenases (P450s), glutathione S-transferases (GSTs) and uridine diphos-
phate-glycosyltransferases (UGTs) – in both mite strains. Enzyme activities were significantly higher in mites feeding 

on C1115 compared to those on SC205. Additionally, on all three host plants, the enzyme activities of the AB-R strain 
were consistently significantly higher than those of the AB-S strain. Detoxification genes associated with abamectin 

resistance exhibited different expression patterns. Although feeding on both C1115 and SC205 significantly upregulated 
the expression of six tested genes in both mite strains compared to feeding on cowpea, differences emerged when com-

paring strains on the same cassava variety. When AB-R and AB-S fed on the same cassava cultivar (C1115 or SC205), 
the expression levels of CYP389C10, UGT201D3 and UGT11 showed no significant difference. However, the expression 

of CYP392A16, GSTd01 and GSTm09 was significantly higher in the AB-R strain than in the AB-S strain. The results 
indicate that the AB-R strain of T. urticae, likely due to its enhanced detoxification capacity, might possess an advantage 

in neutralizing toxic secondary metabolites from the mite-resistant cassava, potentially compromising the pest control 
efficacy of this resistant cultivar. This hypothesis, however, requires further validation through subsequent field ex-

periments. This study provides a preliminary theoretical basis for evaluating the application potential of mite-resistant 
cassava in the management of mite resistance to acaricides. 
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二斑叶螨（Tetranychus urticae Koch）是世界

危险性害虫。当前，使用杀螨剂是主要的防治手

段，然而长期或不合理使用化学药剂导致的害螨

抗药性问题突出[1]。阿维菌素作为我国广泛使用

的杀螨剂，目前已有多地对二斑叶螨产生中高水

平抗性的相关报道[2-3]。而二斑叶螨对阿维菌素解

毒代谢能力的增强是重要的抗药性形成机制[4-5]。

抗性二斑叶螨体内细胞色素 P450 酶（CYP450s）[6]、

谷胱甘肽 S-转移酶（GSTs）[7]、尿苷二磷酸糖基

转移酶（UGTs）[8]等解毒代谢酶活性的显著增加，

以及药物代谢蛋白（如 ABC 转运蛋白）[9]对阿维

菌素代谢效率的提高等，均在二斑叶螨抗药性形

成过程中发挥关键作用。作物被二斑叶螨取食后，

会产生有毒的次生代谢物质抵御螨害 [10]，而

CYP450s、GSTs、UGTs 等解毒酶能将其有效代

谢，使害螨突破作物的防御屏障并形成取食适应

性[11]，然而，某些作物品种能够富集超过害虫解

毒系统承载能力的特定次生物质并表现出抗虫

性[12]；但对已产生抗药性的害虫而言，其显著增

强的解毒能力可能有助于害虫快速适应抗虫品

种，削弱其抗虫效果，这一现象在抗药性褐飞虱

（Nilaparvata lugens Stål）取食抗虫水稻的研究中

已得到证实[13]。二斑叶螨作为抗药性事件报道最

多的害虫之一，取食抗虫品种后对其发育繁殖及

解毒代谢能力的影响尚无报道。因此，本研究拟

通过比较分析阿维菌素抗性和敏感二斑叶螨取食

抗螨、感螨木薯品种后对其发育繁殖及解毒代谢

能力的差异，为评估抗螨木薯在害螨抗药性治理
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中的应用潜力提供前期理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

1.1.1  供试二斑叶螨  阿维菌素敏感（AB-S）和

抗性（AB-R）品系为西南大学植物保护学院何林

教授馈赠的实验室筛选品系，其抗性倍数达

20 000 倍[14]。实验室饲养条件：温度为(26±1)℃，

相对湿度为(70±5)%，光周期为 14L/10D[15]，以豇

豆品种咫尺豇豆（CP）（重庆芊虹农业发展有限

公司）进行继代饲养[16]。 

1.1.2  供试植株  抗螨木薯 C1115 和感螨木薯

SC205 为实验室前期经抗螨性鉴定，遗传稳定的

品种[17]。 

1.2  方法 

1.2.1  二斑叶螨在抗、感螨木薯上的发育历期及

种群生命表  分别挑取阿维菌素抗性、敏感品系

的雌成螨各 3 头，置于抗、感螨木薯品种及咫尺

豇豆盆栽植株上（2 个二斑叶螨品系，3 种寄主作

物叶片，需 6 张叶片），待其产卵后将雌成螨（F0

代）从叶片上移除，待卵孵化为幼螨后（F1 代），

每张叶片仅保留 1 头幼螨（将雌成螨、其他孵化

的幼螨以及未孵化的卵移除）。每 12 h 观察幼螨

的发育情况，同时记录发育历期（幼螨发育至前

若螨、后若螨所需时间以及总的发育历期时长），

设置 30 个生物学重复（5 株盆栽苗 6 张叶片）。

待幼螨发育至成螨后，每 12 h 记录 1 次产卵量，

并统计 F1 代总的产卵量和成螨寿命 2 项指标。同

时，将 10 粒第 1 次（24 h 内）新产的卵依次转移

到叶盘（用直径 5 cm 的打孔器制备叶盘）上，记

录卵期（F2 代）。进一步根据上述数据计算对阿维

菌素抗性和敏感的二斑叶螨种群的生命表参数，

计算公式：种群净生殖率（R0）=∑lx mx；平均世

代周期（T）=∑x lx mx/R0；内凛增长率（rm）=lnR0/T；

周限增长率（λ）=er m；种群加倍时间（DT）=ln2/rm。

式中，种群净增殖率（R0）表示雌成螨个体在其

一生中可以产生的后代总数；内禀增长率（rm）

表示在理想条件下，害螨种群理论最大增长速率；

平均世代周期（T）为从卵孵化为幼螨，直至其发

育为雌成螨并能产生下一代幼螨所需的平均时

间；周限增长率（λ）为单位时间内种群数量增长

的倍数；种群加倍时间（DT）为种群数量翻倍所

需时间；x 为特定虫龄；lx 为特定虫龄的存活率；

mx 为在 x 期间平均每头雌成螨的产卵数。 

1.2.2  二斑叶螨在抗、感螨木薯上的解毒酶活性  

分别将 200 头阿维菌素抗性和敏感的二斑叶螨雌

成螨接种至抗螨木薯 C1115、感螨木薯 SC205 和

咫尺豇豆离体叶片上，叶片置于吸满水的海绵上，

叶片四周边缘用吸水纸包裹以防止叶螨逃逸。饲

喂 48 h 后，收集存活的二斑叶螨进行 P450s、UGTs

和 GSTs 酶活分析。使用电动匀浆器，将收集的

二斑叶螨样品在 1 mL PBS 缓冲液（0.01 mol/L，

pH 为 7.4）中充分研磨，并于 4 ℃，1000 r/min

离心 5 min，取上清，置于‒20 ℃保存，备用。P450s、

UGTs 和 GSTs 酶活测定参照购自上海酶联公司

（https://www.mlbio.cn/）的试剂盒方法进行。每

个处理设置 3 个生物学重复。 

1.2.3  二斑叶螨在抗、感螨木薯上的解毒酶基因

表达差异  二斑叶螨在寄主上的饲喂方法与酶活

分析相同（1.2.2）。饲喂 48 h 后[15]，收集存活的

二 斑 叶 螨 ， 按 照 试 剂 盒 方 法 提 取 总 RNA

（Invitrogen PureLink RNA, ThermoFisher Scien-

tific）及 cDNA 第 1 链的合成[ToloScript ALL-in- 

one RT EasyMix for qPCR (TOLOBIO)]。采用

qPCR 分析二斑叶螨取食不同寄主后，目前已报道

的 与 阿 维 菌 素 抗 性 相 关 的 CYP450 基 因

（ CYP389C10 、 CYP392A16 ）、 GSTs 基 因

（ TuGSTd01 、 TuGSTm09 ）、 UGTs 基 因

（UGT201D3、UGT11）（表 1）的表达量变化。

qPCR 的具体操作方法：cDNA 样品经 RNase-free 

ddH2O 稀释 5 倍后作为 qPCR 模板，以二斑叶螨

-actin 作为内参基因（表 1）。qPCR 反应体系的

配制参照 2×Q3 SYBR qPCR Master Mix 试剂盒

（TOLOBIO，中国）。qPCR 反应条件为：95 ℃

预变性 30 s；95 ℃变性 10 s，60 ℃退火 30 s，72 ℃

延伸 20 s，40 次循环。使用 LightCycler® 96 仪器

（Roche，瑞士）以相同时间内抗性二斑叶螨取食

咫尺豇豆品种的基因表达量归一化设置为 1.0，阿

维菌素抗性、敏感二斑叶螨品系取食抗螨、感螨

木薯品种后相同基因的表达量以取食豇豆品种的

基因表达量的相对倍数表示，采用 2–ΔΔCT 方法[18]

进行 qPCR 结果分析，每个处理设置 3 个生物学

重复，每个生物学重复设置 3 个技术重复。 

1.3  数据处理 

使用统计学软件 DPS（V9.50）的 Turkey’s

多重比较法分析阿维菌素抗性、敏感二斑叶螨品

系取食不同寄主作物后发育繁殖相关指标、解毒

代谢酶活性及抗药性相关解毒酶基因的表达差 
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表 1  与阿维菌素抗性相关的二斑叶螨解毒基因 qPCR 引物 
Tab. 1  qPCR primers for detoxification genes associated with abamectin resistance in T. urticae 

抗性基因 
Resistance gene 

序列（5′‒3′） 
Sequence (5′‒3′) 

退火温度 

Tm/℃ 
产物大小 

Product size/bp 
参考文献 
Reference 

CYP392A16 F: GGAGGGAGGTTCATTGGTG 57.0 146 [19] 

  R: CAGGCTGAAAGAACTGGGTC 57.0     

CYP389C10 F: ATGTTTCTCGATCATTTCAACGTAAG 56.8  62 [20] 

  R: TTAATGCTTCAAAGTGTGAAAATTTGT 57.2     

GSTd01 F: TGAAAGGCGAACACTTACAACC  59.7 209 [7] 

  R: TGAACCAGTGTCCCAGTAAAGC 59.4     

GSTm09 F: CATTATCTGGCTCGTAAACAC 52.8 166 [21] 

  R: AAGAATCCAAACCAAGTCG 52.3     

UGT201D3 F: CAAAAGACCGAGAAAGTTATGC 56.7  87 [8] 

  R: CCTCAACACTTTTCAAGACGC 57.6     

UGT11 F: TGTATCCAAAGGTCCTCGTG 55.6 205 [22] 

  R: TTGTGCATTGTCCAAACTGA 55.2     

-actin F: CCCTCCTTGTAGTTTCTGCTCT 57.4 202 [15] 

  R: ACTAACGATGGGTCTGGTCC 56.1     

 
异。显著性水平 P 为 0.05。在进行解毒酶基因表

达量分析时，以二斑叶螨取食豇豆后的表达量归

一化处理为 1.0，其他处理下基因的表达量以相对

取食豇豆时表达量的倍数表示。 

2  结果与分析 

2.1  二斑叶螨取食抗、感螨木薯品种后的发育

历期 

由图 1 可知，对阿维菌素抗性和敏感的二斑

叶螨取食适宜寄主豇豆时，其从卵至后若螨的发

育历期分别为 10.00 d 和 11.00 d，与之相比，2

种害螨品系分别取食感螨木薯品种 SC205 时，其

发育历期分别为 9.00 d 和 11.00 d，与取食豇豆相

比无显著差异。2 种害螨分别取食抗螨木薯品种

C1115 时，其发育历期则分别为 17.00 d 和

18.33 d，均显著长于取食豇豆和 SC205（图 1）。

结果表明，无论二斑叶螨是否形成抗药性，抗螨

木薯品种 C1115 均能显著延长其发育历期。 

2.2  二斑叶螨取食抗、感螨木薯品种后的生命

表参数 

由表 2 可知，AB-R 和 AB-S 取食其适宜寄主

豇豆时，其净增殖率（R0）、内禀增长率（rm）、

周限增长率（λ）、平均世代周期（T）和种群加

倍时间（DT）分别为 101.25 和 109.50、0.34 和

0.39、1.50 和 1.56、12.86 d 和 15.10 d、1.95 d 和

1.86 d，除 DT 外，2 个害螨品系间无显著差异。 
 

 
 

A：AB-R；B：AB-S。不同小写字母表示差异显著（P<0.05）。 
A: AB-R; B: AB-S. Different lowercase letters indicate significant difference (P<0.05). 

图 1  二斑叶螨取食抗、感螨木薯品种后的发育历期 
Fig. 1  Developmental duration of T. urticae while fed on mite-resistant and mite-susceptible cassava cultivars 
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表 2  二斑叶螨取食抗、感螨木薯品种后的生命表参数 
Tab. 2  Life table parameters of T. urticae while fed on mite-resistant and mite-susceptible cassava cultivars 

害螨-寄主组合 
Mite-host group 

净增殖率 
R0 

内禀增长率 
rm 

周限增长率 
λ 

平均世代周期 
T/d 

种群加倍时间 
DT/d 

AB-R-CP 101.25±1.35a 0.34±0.02ab 1.50±0.04a 12.86±0.56c 1.95±0.02d 

AB-S-CP 109.50±3.75a 0.39±0.02a 1.56±0.07a 15.10±0.59c 1.86±0.02e 

AB-R-C1115 62.90±4.15c 0.19±0.03c 1.21±0.01b 22.24±0.30b 3.72±0.03b 

AB-S-C1115 57.05±2.83c 0.16±0.02c 1.17±0.01b 25.59±0.65a 4.39±0.03a 

AB-R-SC205 94.30±3.99ab 0.35±0.01ab 1.42±0.05a 13.03±0.92c 1.99±0.10d 

AB-S-SC205 92.00±2.29ab 0.30±0.03ab 1.35±0.01a 15.06±0.45c 2.31±0.10c 

注：不同小写字母表示差异显著（P<0.05）。 
Note: Different lowercase letters indicate significant difference (P<0.05). 

 
与取食豇豆相比，2 个害螨品系取食 SC205 后，

上述种群生命表参数也无显著差异，而取食

C1115 后，R0、rm 和 λ 显著降低，分别为 62.92

和 57.05、0.19 和 0.16、1.21 和 1.17，而 T 和 DT

显著延长，分别为 22.24 d 和 25.59 d、3.72 d 和

4.39 d（表 2）。上述结果表明，抗螨木薯品种

C1115 能显著抑制 2 个害螨品系的种群增长，同

时，二斑叶螨对阿维菌素产生抗性后，其在抗螨

木薯上的种群增长有加速的趋势。 

2.3  二斑叶螨取食抗、感螨木薯品种后的解毒

酶活性 

结果表明，二斑叶螨抗性品系和敏感品系取

食不同寄主后，其解毒酶活性差异显著。AB-S 取

食豇豆后，其 CYP450s 酶活性仅为 5.45 U/L，取

食 SC205 后，酶活性显著升高至 7.10 U/L，而取

食 C1115 后，酶活性达 9.69 U/L，显著高于取食

豇豆和 SC205 的水平。AB-R 取食豇豆后，其酶

活性高达 17.84 U/L，并且 AB-R 取食 SC205 和

C1115 后，酶活性依然显著上升，分别为 20.30、

22.92 U/L。2 种品系取食不同寄主后 GSTs 和

UGTs 酶活性的变化趋势与 CYP450s 相似，即无

论是 AB-R 或是 AB-S，其取食豇豆后 3 种解毒酶

活性均最低，取食 C1115 后均最高，取食 SC205

后次之，并且同一种解毒酶在二斑叶螨取食 3 种

不同寄主植物后均表现出显著差异（图 2）。 

2.4  二斑叶螨取食抗、感螨木薯品种后的解毒

酶基因表达量 

结果表明，与取食豇豆相比，2 个害螨品系

取食抗螨（C1115）、感螨（SC205）木薯品种后，

6 个解毒酶基因的表达量均显著提高。进一步比

较 2 个害螨品系取食同种寄主后相同基因的表达

量发现，AB-R 中的 CYP392A16、GSTd01 和

GSTm09 表达量显著高于 AB-S，而 CYP389C10、

UGT201D3 和 UGT11 的表达量不存在显著差异

（图 3）。结果表明，与取食豇豆相比，2 个害螨

品系取食木薯后能够激活其解毒酶基因表达，此 
 

 
 

不同小写字母表示差异显著（P<0.05）。 
Different lowercase letters indicate significant difference (P<0.05). 

图 2  二斑叶螨取食抗、感螨木薯品种后的解毒酶活性 
Fig. 2  Detoxification enzyme activities of T. urticae while fed on mite-resistant and mite-susceptible cassava cultivars 
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不同小写字母表示差异显著（P<0.05）。 
Different lowercase letters indicate significant difference (P<0.05). 

图 3  二斑叶螨取食抗、感螨木薯品种后的解毒酶基因表达量 
Fig. 3  Transcriptions of detoxification genes of T. urticae while fed on mite-resistant and mite-susceptible cassava cultivars 

 
外，相比于解毒酶活性较为一致的变化趋势，其编

码基因的表达量差异更为复杂多变。 

3  讨论 

不同寄主对害虫发育繁殖及解毒代谢系统的

影响具有显著差异。大量研究表明，害虫倾向于

定殖在最适宜其发育繁殖的寄主上，而次生代谢

物是驱动害虫与寄主协同进化的核心介质，其组

成差异直接导致害虫发育与解毒系统的分化[23]。

CELORIO-MANCERA 等 [24]通过转录组分析发

现，棉铃虫（Helicoverpa armigera）取食棉花后，

特定解毒基因的上调表达随摄入棉酚浓度的升高

而增强，以此应对棉酚的毒性，但当其取食不含

棉酚的玉米、大豆后，这些解毒基因的表达无差

异化，表明寄主次生物质的种类和浓度是调控害

虫解毒基因表达的关键因素。类似地，课题组前

期研究发现，抗螨木薯品种 C1115 能够显著抑制

二斑叶螨的发育与繁殖，这与其叶片单宁[25]、木

质素[26]、绿原酸[27]、亚麻苦苷[28]等次生物质显著

高于感螨木薯品种有关，这些高含量的次生物质

导致害螨解毒代谢系统高负荷运转，可能导致其

生殖能力下降。本研究中，AB-R 取食抗螨木薯后，

其解毒酶活性相较于 AB-S 提高更为显著，同时

促进了种群增长（净增长率、内禀增长率提高，

世代周期缩短）。因此，推测与阿维菌素形成的

选择压力相比，抗螨木薯所含的次生物质对二斑

叶螨的解毒代谢负担可能更小，害螨更容易适应。

在抗虫水稻与抗性褐飞虱（Nilaparvata lugens）

的互作研究中发现，抗性褐飞虱可有效解毒抗虫水

稻的有毒次生物质，从而显著降低其控害效果[13]。

丁杰等[29]用 5种寄主连续饲养灰飞虱（Laodelphax 

striatellus Fallén）3 代后，灰飞虱对三氟苯嘧啶、

吡虫啉、噻虫嗪和溴氰虫酰胺的敏感性均无显著

差异，此外，取食稗草的灰飞虱体内酯酶（ESTs）

和多功能氧化酶（MFO）的活性最高，取食水稻

紫香糯 2315 的 GSTs 活性最高，表明取食不同寄
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主植物可影响灰飞虱对杀虫剂的敏感性和体内解

毒酶的活性。 

害虫解毒基因功能分化与外源物质的类型和

结构有关。一方面，同一解毒基因能够同时解毒

次生物质和农药，例如，美洲棉铃虫[Helicoverpa 

zea (Boddie)]中的 CYP321A1 基因能够同时代谢

呋喃香豆素以及杀虫剂溴氰菊酯[30]。另有研究发

现，通过基因编辑敲低棉铃虫 CYP6AE 基因，能

够显著提高害虫对 2 种次生物质（花椒毒素和 2-

十三烷酮）以及 2 种杀虫剂（顺式氰戊菊酯和茚

虫威）的敏感性[31]。另一方面，负责次生物质和

农药代谢的解毒基因具有分工上的差异。在草地

贪夜蛾（Spodoptera frugiperda JE Smith）的研究

中发现，来自 CYP6B、CYP321A 和 CYP9A 三个

家族的 P450 基因更多参与次生物质的解毒，而来

自于 CYP9A 家族的基因主要响应农药胁迫，并

且二者几乎无交叉诱导的解毒基因[32]。此外，相

同解毒基因在农药解毒和防御寄主次生物质过程

中发挥截然不同的功能。例如，LIN 等[33]研究发

现，CYP4C61 上的多个等位基因位点与其对抗虫

水稻品种 IR36 的致害性表型变化显著相关，并且

该基因受吡虫啉诱导表达，但是对于抗虫品种

IR36 的诱导无响应，表明该基因在田间褐飞虱种

群中更可能受农药而非受抗虫水稻的选择。本研

究发现，在取食抗、感螨木薯品种后 CYP392A16、

GSTd01、UGT11 基因均能被显著诱导，并且在

AB-R 和 AB-S 中的表达模式具有一致性，而

CYP389C10、GSTm09、UGT201D3 的表达量在 2

种害螨取食抗、感木薯后无显著差异，这表明二

斑叶螨在应对阿维菌素和木薯次生物质胁迫时，

其解毒基因可能既有分工也有协同。 

抗虫作物品种被抗药性害虫长期取食后，其

防控效能可能降低，也可能继续维持，这取决于

产生抗性的药剂种类及抗虫品种的抗虫机制[34]。

在抗吡虫啉褐飞虱与抗虫水稻的互作研究中发

现，丙氨酸转氨酶（alanine aminotransferase, ALT）

介导了抗性种群中丙氨酸向丙酮酸的转化，促进

了脂肪体和卵巢的能量储备水平显著提高，这导

致适应抗虫水稻的褐飞虱解毒能力的明显提高和

生态适合度的恢复[35]。然而，当抗虫品种的作用

机制与化学农药不同时（抗虫品种可能通过产生

Bt 毒素或蛋白酶抑制剂抗虫，而农药可能为神经

毒剂），害虫适应抗虫品种的过程不会直接增强

农药抗性，尤其在无农药暴露的情况下，抗性基

因可能因随机遗传漂变或基因重组而逐渐稀释，

因此，长期饲养于抗虫品种的害虫对农药的敏感

性会逐渐恢复，这可能主要归因于适合度代价和

农药选择压力的消失。然而，本研究仅短期观察

了不同寄主对阿维菌素抗性和敏感二斑叶螨发育

繁殖及解毒代谢的影响差异，尚无足够数据证实

抗螨木薯品种在二斑叶螨抗药性治理中的适用

性，未来研究应持续监测二斑叶螨在抗螨木薯品

种上长期继代取食后的控害效果，以及对阿维菌

素的敏感性变化，以期为合理利用抗螨作物品种

防治抗性害虫提供直接的理论依据。 
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