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异色瓢虫基因组及免疫系统分析
沈族桓，周 雁*

（复旦大学 生命科学学院，上海 200438）

摘要：【目的】异色瓢虫是在全世界广泛分布的一种捕食性甲虫，由于其强大的适应和繁殖能力，异色瓢虫种群

数量已经大幅增加并且威胁到当地的生态环境。基于基因组数据和分析结果，可以推动对异色瓢虫资源的利

用和其生物入侵的治理。【方法】对中国本地经过八代近交的成虫进行培养，进行DNA抽提级测序，利用Velvet
和 SSPACE-STANDARD进行组装拼接，利用RepeatMasker、GeneMark、Augustus和Fgenesh等软件进行基因预测

与标记，利用 OrthoDB 数据库及 ClustalW 进行比较基因组分析，利用 Blast 鉴定异色瓢虫基因组中免疫相关基

因。【结果】最终拼接的异色瓢虫基因组草图大小为 382 Mb，其中 contig的N50大小是 12.1 kb，scaffold的N50大

小是 47.5 kb。预测得到 18 413个完整基因。根据已发表的昆虫基因组和异色瓢虫基因组的比较基因组分析表

明，鞘翅目中含有最多的物种特异性基因，物种进化树显示，所有鞘翅目的物种都聚在了一起，异色瓢虫的位置

在赤拟谷盗和蜣螂之间。通过对异色瓢虫免疫通路相关基因并且进行了进化分析，发现异色瓢虫和其他两种

瓢虫在PRR通路、Toll通路和 IMD通路中的免疫系统基因上没有显著差异。在异色瓢虫中找到了9个Defensin，
7个 attacin和 10个Coleoptericin，在基因组水平上证实了异色瓢虫抗菌肽家族对比其他两种瓢虫相比存在明显

的扩张。【结论】异色瓢虫的AMP家族有了显著的扩张，与其他瓢虫相比，基因数量成倍增长。这一结果也从基

因组数据水平上验证了Vilcinskas从转录组数据上推测的结果。更多的AMP基因数量是异色瓢虫得以适应复

杂环境的重要保证，是异色瓢虫成为生物入侵物种的免疫基础，表明异色瓢虫在可诱导性天然免疫方面比其他

瓢虫有着明显的优势。
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Genome for Harmonia axyridis and Immune System Analysis

SHEN Zuhuan，ZHOU Yan*
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Abstract：［Objective］Harmonia axyridis is a coccinellid beetle and widely distributed around the world，

it was once introduced to the world to control aphids and small insects.However，due to its strong adaptability 
and reproductive ability，the number of ladybirds has increased dramatically and threatens the local environ⁃
ment.Its genomic data and further analysis，can promote the utilization of H. axyridis resources and the control 
of its biological invasion.［Method］Eight-generation inbred adults in China were cultured and their DNA was 
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extracted and sequenced. Velvet and SSPACE-STANDARD were used for assembly. Software RepeatMasker，
GeneMark，Augustus and Fgenesh were used for gene prediction and marking.OrthoDB database and ClustalW 
were used for comparative genomic analysis，and Blast was used to identify immune-related genes in the ge⁃
nome of H. axyridis.［Result］The final genome was 382Mb.The N50 of contig and the N50 of the scaffold were 
12.1 kb and 47.5 kb respectively.18 413 complete genes were predicted.Comparative genomic analyses of pub⁃
lished insect genomes and H. axyridis genomes showed that Coleoptera contained the most species-specific 
genes，and the species evolutionary tree showed that all Coleoptera species clustered together，with H. axyridis 
lying between Tribolium castaneum and Onthophagus taurus. It was found that there were no significant differ⁃
ences in the immune system genes of the PRR pathway，Toll pathway and IMD pathway between H. axyridis and 
other two species of ladybugs.The identification of 9 Defensin，7 attacin，and 10 Coleoptericin in H.axyridis con⁃
firmed a significant expansion of the H. axyridis antimicrobial peptide family at the genomic level compared 
with the other two species.［Conclusion］AMP family of H. axyridis has expanded significantly.Compared with 
other ladybugs， its  number of genes multiplied.This result also confirms Vilcinskas’ prediction from transcrip⁃
tome data at the genomic data level.More AMP gene is an important guarantee for H. axyridis to adapt to the 
complex environment，and it is the immune basis for H. axyridis to become a biological invasive species. It 
shows that H. axyridis has obvious advantages over other H. axyridis in natural immunity.

Keywords：Harmonia axyridis；genome；comparative genomics；immune

【研究意义】异色瓢虫（Harmonia axyridis，Pallas）是一种鞘翅目瓢虫科昆虫，大小从 0.8 mm到 18 mm
不等[1]。异色瓢虫在幼虫时期和成虫时期都可以捕食蚜虫，高龄幼虫每天可捕食 100头蚜虫以上，成虫

可捕食 180头蚜虫以上[2]。【前人研究进展】Tedders等[3]报道利用异色瓢捕食蚜虫的生物学特性可以有效

控制蚜虫对山核桃树的侵害。异色瓢虫的这一捕食特性也被广泛地运用到农业、园艺、林业生产等诸多

方面[4]。异色瓢虫除了在美国作为生物防治的天敌昆虫被大量利用，在其他国家也被广泛用于生物防

治，1982年异色瓢虫被引入到法国[5]，1986年又被引入到南美洲[6]。异色瓢虫在进入新的栖息地后表现

出强烈的侵略性并超越本地其他瓢虫群体成为优势种的特性使其成为生物入侵研究的模式生物[7]。这

种强适应性可能与其拥有区别于其他瓢虫尤其是本地瓢虫的免疫机制有关，异色瓢虫免疫系统表现出

对新环境抗原的强抵抗能力[8]。【本研究切入点】昆虫的主要免疫系统是天然免疫防御系统。天然免疫防

御系统受到一定抗原刺激后通过自身系统识别进行反应[9]。系统的启动需要识别抗原，由PRRs（pattern 
recognition receptors）激活[10]。在PRRs蛋白家族中，PGRP（peptidoglycan recognition gene）、βGRP（β-1，3-
glucanrecognition gene）主要参与体液免疫识别，Tep（thioester-containing gene）主要参与细胞免疫识别[11]。

由于PRRs的不同蛋白家族具有丰富的遗传多样性，其功能也不尽相同。一些PRR直接参与的免疫效应

过程，例如吞噬和黑化，可以激活其他细胞内的信号通路和免疫效应基因的转录，还有一些则会同时激

活效应器和信号通路[12]。信号通路主要可分为以下 3种：Toll通路、IMD通路和 Jak/Stat通路。Toll信号通

路是一种进化上比较保守的信号通路，在昆虫的生长发育和免疫方面都起了非常重要的作用，同时可以

有效抵御革兰氏阳性（Gram+）细菌、病毒和真菌[13]。在生物体免疫阶段，PRR会激活胞外细胞因子 Spatzle
并与细胞受体 Toll结合，导致Myd88、Pelle、Tube在胞内聚集[14]。之后抑制因子Catcus会发生磷酸化，通

过水解后与NF-kB转录因子Dif/Dorsal分开，进而诱导AMP（Anti microbial peptide）及其他效应分子基因

的表达[15]。IMD信号通路对抵御革兰氏阴性（Gram−）细菌和病毒起着比较重要的作用，同时也对AMP 表
达起到调控作用[16]。在 IMD信号通路中，当抗原结合物结合与胞外受体PGRP-LC结合后，会激活 Imd通

路进行细胞内信号传导。通过 IMD/Fadd/Dredd等诱导胞内信号转导，Fadd和 Dredd共同将 NF-kB转录

因子Relish激活，最后Relish转运到细胞核内，诱导其他效应基因和AMP的表达[17]。昆虫抗菌肽是一类

小分子蛋白质，大多数成员长度在 100个氨基酸左右[18]。有研究[19]发现异色瓢虫相比于其他两种瓢虫，

抗菌肽无论从种类还是数量来说都得到了一定的扩张。而且高度多样化的抗菌肽种类可以使异色瓢虫

抵抗各种不同的真菌、细菌和病毒，也是异色瓢虫适应不同环境的重要因素。【拟解决的关键问题】通过
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对异色瓢虫基因组测序，对异色瓢虫免疫相关基因进行筛选鉴定，基因组数据和分析结果对关注异色瓢

虫领域的学者具有重要的基础意义，通过进一步分析，可以推动对异色瓢虫资源的利用和其生物入侵的

治理。

1 材料与方法

1.1　异色瓢虫培养

用于基因组和转录组测序的异色瓢虫样本均取自科云生物河南济源白云实业有限公司，样本均是

经过 8代近交系培养并喂食以当地蚜虫，在养虫室内集中培养。异色瓢虫卵、1龄幼虫、3龄幼虫、蛹和成

虫样本经塑料培养皿保存并运送到上海的实验室，经过光照和室温 48 h饥饿处理后，将各个时期的异色

瓢虫样本置于-80 ℃冰箱保存。

1.2　异色瓢虫DNA抽提

基因组测序样本选用 8只异色瓢虫成虫，DNA用E.Z.N.A.®Insect DNA Extraction Kit进行抽提，需要

先除去异色瓢虫身体较为坚硬的外壳，取身体较为柔软的部分在研钵中加液氮进行研磨，加入 25 μL蛋

白酶和 350 μL buffer CTL，混匀之后再用 60 ℃水浴振荡孵育 30 min，随后水温调至 55 ℃，过夜。后续步

骤按照该试剂盒操作步骤进行。

1.3　文库构建与测序

使用 DNA Seq NGS Library Preparation Kit（Illumina）构建 350 bp 和 500 bp 文库。之后用 Agencourt 
AMPure XP beads（Beckman）纯化文库。根据 Illumina提供的操作步骤构建 2 kb和 8 kb的长片段双端文

库。通过 Illumina MiSeq 平台对 2 个大小为 350 bp 和 500 bp 的文库进行测序，基因组覆盖度为分别为

22.72×和 49.85×。通过 Illumina HiSeq2000平台对 3个大小为 350 bp，2 kb和 8 kb的文库进行测序，基因

组覆盖度分别为 32.98×，39.82×和 26.94×。Ion Torrent平台也被用来测序并得到了 4 G数据，基因组覆盖

度是9.39×。
1.4　基因组拼接

异色瓢虫基因组通过 Velvet[20]和 SSPACE-STANDARD[21]进行组装拼接。为了降低低质量序列对基

因组拼接的影响，首先对测序原始数据通过测序得分进行了过滤筛选，保留的高质量数据作为拼接原始

数据。通过 Velvet 软件将短片段序列切割成 k-mer 并建立 de Bruijn 表，之后将所有 k-mer 连接合并成

contigs。根据de Bruijn表来完善所有 contigs。
通过 SSPACE-STANDARD将长片段双端文库（2 kb、8 kb）从 contigs进一步组装到 scaffolds。利用短

片段数据进行补洞，并根据转录组数据协助完善所有 scaffolds。异色瓢虫基因组拼接结果已经被上传到

NCBI数据库中，编号是PRJNA437351。
1.5　基因预测与注释

通过 RepeatMasker[22]软件对异色瓢虫基因组进行基因预测与标记。完整的基因预测通过 Gene⁃
Mark[23]、Augustus[24]、Fgenesh[25]3种不同的预测软件分别进行，所有结果使用GLAD程序合并并去除冗余。

将预测好的基因翻译成蛋白质序列，分别用NCBI蛋白质数据库、KEGG蛋白质数据库、Uniprot数据

库进行序列比对注释，结果用E值筛选，之后取3个结果中E值最低的作为该基因注释。

通过BUSCO[26]软件来评价基因组组装和拼接的完整性，选择节肢动物数据库（Arthropoda set），包含

了 1 066个节肢动物中非常核心并且保守的蛋白序列，该软件可以通过比对基因组与核心蛋白序列的相

似性，直接给出报告来作为评价基因组质量的重要指标。

1.6　比较基因组分析

通过OrthoDB[27]数据库确定了其他12个节肢动物和异色瓢虫做比较基因组分析，其中选了黑脉金斑蝶

Danaus plexippus，1种黑腹果蝇Drosophila melanogaster，6种鞘翅目甲虫亚洲天牛Anoplophora glabripennis，
马铃薯甲虫 Leptinotarsa decemlineata，高山甲虫Dendroctonus ponderosae，赤拟谷盗Tribolium castaneum，蜣

螂 Onthophagus taurus，白蜡窄吉丁 Agrilus planipennis，西方蜜蜂 Apis mellifera，人虱 Pediculus humanus，
温带臭虫 Cimex lectularius，内华达古白蚁 Zootermopsis nevadensis。下载各个物种蛋白质序列后利用

OrthoDB软件来计算比较聚类分析。

·· 47



江 西 农 业 大 学 学 报 第 45 卷

通过计算得到各个物种的单拷贝基因，将所有物种的单拷贝基因按物种顺序排好之后使用这些单

拷贝基因利用ClustalW[28]进行多序列比对，比对的结果通过RAxML[29]软件构建物种进化树，选用默认参

数，自展值（bootstraps）设置为100。
1.7　免疫相关蛋白注释

下载与异色瓢虫亲缘较近物种的免疫相关蛋白序列，将异色瓢虫基因组蛋白序列，二星瓢虫蛋白序

列和七星瓢虫蛋白序列分别建库，利用Blastp分别进行相似性比对，排除 positive小于 40的序列，其中将

比对到的长度（alignment length）与输入序列长度（query length）的比例称之为输入占比。排除输入占比

小于0.5的序列，剩下保留的序列为候选基因。

将候选基因分别上传到 NCBI 数据库和 InterPro 数据库中，在 NCBI 中选择与非冗余数据库（Nr）比

对，E值小于 10-40，InterPro预测序列结构域，如果该候选基因在这两个数据库中都确认为对应的功能蛋

白，则确认该序列为相应的免疫相关基因。

2 结果与分析

2.1　基因组拼接结果

最终基因组草图大小为 382 Mb（表 1），其中 contig 的 N50 大小是 12.1 kb，scaffold 的 N50 大小是

47.5 kb。异色瓢虫基因组比大多数已经公布的甲壳类基因组大，大多数甲壳类基因组的范围在 163~
208 Mb。但异色瓢虫基因组比亚洲天牛基因组小得多，亚洲天牛的基因组大小为 710 Mb。GC 含量为

35%，与其他已测序报道的相关昆虫含量相似，赤拟谷盗的GC含量为 33%，黑脉金斑蝶为 31.6%，家蚕为

37.7%。黑腹果蝇相对较高，有42%。

通过 fgenesh软件进行基因预测，分别选用15个物种当作参考基因组，将每个版本的预测基因分别通

过BUSCO软件来评价预测基因质量，选取节肢动物核心序列作为数据库，选择评分最高的一个版本，占比

82.1%，之后通过 blast找出哪些 scaffolds未预测出基因，把这些 scaffold再重新预测，得到的预测基因放进

之前的版本中，得到最终版本，最终预测基因成功比对到 928（87.1%）条节肢动物核心序列。总共预测得

到18 413个基因，之后用blastp以非冗余蛋白质序列（nr）作为数据库对所有预测基因进行了注释。

2.2　比较基因组分析

为研究异色瓢虫与其他节肢动物的差异，使用OrthoDB Pipeline软件计算异色瓢虫基因组和其他12个

节肢动物基因组之间在基因层面的差异（图 1）。其中，一个物种的基因如果可以和其他物种的基因聚类

在一起，称之为直系同源组，在这13个物种中，一共得到了15 443个直系同源组。将其分为两类，将可以

和其它 9种以上物种基因聚类在一起的基因归为一类，在 13个物种中，马铃薯甲虫得到了最多的直系同

源组，共 9 865个，人虱直系同源组则最少，为 7 632个，其中有 1 644个是单拷贝直系同源组（单拷贝基因

指基因组中只有一个拷贝，在这里指13个物种都能聚在一起的单拷贝基因，总共有1 644组）。另一部分

定义为特殊的直系同源组，也就是出现在少于9个物种的直系同源组，这里面各个物种差异较大，尤其是

鞘翅目的几个物种，其中马铃薯甲虫有最多（8 629）的物种特别基因（没有与任何其他物种的基因聚类），

表1　基因组拼接结果

Tab.1　Genomic DNA assembly statistics

项目 Item
重叠群数量Contig number
重叠群N50/bp Contig N50
长重叠群数量 Scaffolds number
长重叠群N50/bp Scaffold N50
GC含量/% GC content
预测基因个数 Predicted gene number
基因组组装完整性/% Genome BUSCO
预测基因完整性/% Predicted gene BUSCO
拼接总长/bp Total assembled length

数值 Value
59 118
12 089
31 635
47 483
35.00

18 413
96.0%
87.1%

381 892 561
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而异色瓢虫有次多（6 377）的物种特别基因。将异色瓢虫的这些物种特别基因与异色瓢虫转录组进行

Blast比对，e-value标准选择 10-5。总共有 4 034（63.3%）条物种特别基因可以在异色瓢虫转录组中找到，

这也说明了这些物种特别基因大部分是在异色瓢虫中真实存在的。

同时将这 13个物种的 1 644个单拷贝基因按顺序合并计算构建物种进化树，利用了RAxML软件和

最大似然估计方法。进化树以内华达古白蚁为根。通过进化树发现，所有鞘翅目的物种都聚在了一起。

异色瓢虫的位置在赤拟谷盗和蜣螂之间。进化关系依次为白蚁，臭虫，人虱，蜜蜂，白蜡窄吉丁，蜣螂，异

色瓢虫，赤拟谷盗，高山甲虫，马铃薯甲虫，亚洲天牛，蝴蝶和果蝇。同时也在NCBI Taxonomy数据库验证

了这一进化关系。

2.3　天然免疫相关基因注释分析

以NCBI中已经注释好的所有昆虫物种的各个PRR免疫基因家族成员蛋白作为起始序列，通过相似

性比对验证，3种瓢虫基因组的免疫相关基因数量见表2。PRR处于免疫应答的启动阶段，能够识别入侵

的病原体。根据基因组比较分析，PRR 家族的主要 7 种基因均可以在 3 种瓢虫基因组中找到，其中

PGRP、βGRP/GNBP及Galectin数量完全一致，其余 4种基因的数量也大致相等，表明 3种瓢虫在免疫识

别上没有明显差异。

Toll通路和 IMD通路都是通过PRR免疫识别后开始激活，最终合成抗菌肽以抵御细菌侵染。根据基

因组比较分析，除Toll通路中Toll基因异色瓢虫与其他两种瓢虫有一定差异以外，其余基因数量均无差异。

通过对 3种瓢虫PRR、Toll、IMD家族基因组注释分析发现，3种瓢虫在PRR进行免疫，Toll信号通路

激活并合成抗菌肽，IMD激活并合成抗菌肽方面均为明显差异。认为这不是异色瓢虫能够取得种间优

势的原因。

a.物种进化树是通过RAxML软件利用各个物种的 1 644个单拷贝基因计算得到的，进化树以白蚁为根。b.每个物种

中都有 1 644个单拷贝基因，异色瓢虫有 4 561个基因出现在其他 12个物种中，有 3 886个基因出现在大多数物种中（9~
12），有2 070个基因出现在部分物种中（5~8），有1 553个基因出现在少量物种中（2~4），同时有6 377个基因是异色瓢虫基

因组所独有的。

a.The phylogeny was built using RAxML and based on the 1 644 single-copy orthologues that were present in all 13 species.
All nodes have 100% ML bootstrap support.The tree was rooted with Z.nevadensis.bThere were 1 644 genes that were present as 
single copies in all 13 species.Another 4 561 of H.axyridis genes were found in the other 12 species，while 3 886 were found in the 
majority of species（in 9-12 species），2 070 were found in some of the species（in 5-8 species）and 1 553 genes were found in a 
few species（in 2-4 species）.Moreover，6 377 genes are specific from other 12 species.

图1　包括异色瓢虫在内的13个物种的进化树分析以及比较基因组分析

Fig.1　Phylogenetic placement and orthology comparison among H. axyridis and other arthropod species
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2.4　AMP家族注释分析

抗菌肽可以在昆虫受到微生物感染或意外伤害时，由血淋巴级机体组织产生的一类多肽，在昆虫体液

免疫防御发挥了重要作用。Vilcinskas等[19]在转录组水平上发现异色瓢虫抗菌肽数量和其他两种瓢虫相

比，异色瓢虫中每一种抗菌肽数量都有显著提高。在基因组水平上证实了这一观点，在异色瓢虫中找到了

9个Defensin，7个 attacin和 10个Coleoptericin，3种抗菌肽在异色瓢虫中跟其他两种瓢虫相比有显著扩张

（表2）。这也表明了异色瓢虫AMP的扩张是异色瓢虫能够与其他瓢虫相比有种间优势的重要原因。

3 结论与讨论

3.1　建库策略优化

由于异色瓢虫个体较小，一只瓢虫的 DNA无法满足长片段文库的测序需要，所以需要多只瓢虫的

DNA混合测序，而不同个体之间遗传性会有比较大的差异，这就给基因组的拼接组装带来了较大难度。

针对这一情况，建立了异色瓢虫近交系，通过蚜虫喂养，让异色瓢虫通过亲代与子代重复杂交若干代，保

证了其遗传型相对纯合，由于瓢虫生命周期较短且近交瓢虫存活率较低，为了保证测序样本的质量，最

后二代测序试验采用的是异色瓢虫近交 8代的样本。由于目前三、四代测序技术的更新，在建库方面可

以再利用三、四代测序平台补一些测序数据，使基因组拼接结果更加完整。

3.2　基因组拼接优化

由于多只异色瓢虫不可避免地遗传多样性，拼接结果受到了比较大的影响，进行了多次重复组装，

最后选择了拼接结果较好的一个版本。首先用短片段原始测序数据 350 bp和 500 bp reads进行 contig拼
接。之后利用长片段原始测序数据（2 kb、8 kb）将 contig连接成 scaffold，删掉含其他物种的污染序列，将

表2　3种瓢虫免疫系统相关基因比较

Tab.2　Gene counts for immune-related gene families in three ladybugs

通路

Pathway
PRR通路

PRR Pathway

TOLL通路

TOLL Pathway

IMD通路

IMD Pathway

抗菌肽

Antimicrobial peptide protein

家族成员蛋白

Gene family
PGRP
FREP
Tep

βGRP/GNBP
Galectin

CTL
DSCAM
Spätzle

Toll
MyD88
Tube
Pelle

TRAF2
Cactus
Dorsal
IMD

Dredd
Tak1

FADD
IKK

relish
Defensin
attacin

Coleoptericin

异色瓢虫

H. axyridis

8
2
5
5
4

21
7
8

24
1
1
1
1
1
2
1
1
1
1
2
1
9

7

10

二星瓢虫

A. bipunctata

8
1
3
5
4

20
5
8

22
1
1
1
1
1
2
1
1
1
1
2
1
2
4
3

七星瓢虫

C. septempunctata

8
3
4
5
4

19
6
8

21
1
1
1
1
1
2
1
1
1
1
2
1
3
3
4
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基因组自身利用Blastn比对，删除序列相似度 95%以上的 scaffold中较短的一条，之后得到最初的拼接版

本，但是拼接结果并不理想，scaffold N50值为29.6 kb。其主要原因是多只瓢虫本身的遗传多样性让拼接

很难得到比较好的结果。之后对基因组进行了更为严格的质控，删除了大量的短 reads序列，同时依次

利用其他平台的测序数据对基因组进行补洞优化拼接，成功地将 scaffold N50提升到 31.5 kb，之后再利

用拼接好的转录组数据补洞优化拼接以获得更完整的基因组草图，最终获得了相对较好的基因组拼接

结果，异色瓢虫基因组草图 scaffold N50为47.5 kb。
3.3　异色瓢虫比较基因组分析

通过对异色瓢虫基因组与其他 12个物种进行比较基因组分析，通过进化树发现所选物种进化关系

依次为白蚁、臭虫、人虱、蜜蜂、白蜡窄吉丁、蜣螂、异色瓢虫、赤拟谷盗、高山甲虫、马铃薯甲虫、亚洲天

牛、蝴蝶和果蝇。所有鞘翅目昆虫全都聚类在一起，其中异色瓢虫在物种进化过程中与赤拟谷盗和蜣螂

亲缘关系较近。

而根据直系同源基因聚类分析，本来物种选择上选择了最多种类的鞘翅目，其物种特有基因反而整

体较高，这说明鞘翅目昆虫与其他昆虫相比，有着更多的属于自己的特殊基因，通过转录组对这些物种

特殊基因进行注释，发现这些基因确实存在，而通过KEGG通路对这些基因进行注释，大多数基因都没

有注释结果。从目前来看，对这些物种特殊基因的相关研究非常匮乏，这些基因可能对深入研究鞘翅目

昆虫有比较大的意义。

由于异色瓢虫属于鞘翅目，在比较分析时加入了所有已被测序的鞘翅目昆虫，而对于其他昆虫，每

个种类只选择了有代表性的一种，在之后随着实验室服务器的升级，可以将其他种类的昆虫增加到 2种

或3种，进而再次分析物种特殊基因，获得更准确可靠的结果。

3.4　瓢虫免疫通路相关基因研究

通过对异色瓢虫和其他两种瓢虫免疫通路PRR、Toll、IMD的所有相关基因注释和进化分析研究，发

现了3种瓢虫的免疫通路相关基因在数量、功能、进化关系上都比较类似，在基因组层面上没有发现显著

差异。这说明了异色瓢虫比其他瓢虫更强的免疫能力可能不是主这由免疫通路上的相关基因所致。在

之后可以通过基因组比对所得到的相关基因序列，通过试验来论证这一观点。

3.5　异色瓢虫AMP家族显著扩张

异色瓢虫的AMP家族是其抵御外界细菌的重要免疫活性物质，AMP家族种类繁多，功能各异，但是

都对个体免疫系统起到了重要的作用。通过注释异色瓢虫AMP家族和其他瓢虫AMP家族，发现异色瓢

虫的AMP家族有了显著的扩张，与其他瓢虫相比，基因数量成倍增长。这一结果也从基因组数据水平上

验证了Vilcinskas等[19]从转录组数据上推测的结果。更多的AMP基因数量是异色瓢虫得以适应复杂环

境的重要保证，是异色瓢虫成为生物入侵物种的免疫基础，暗示着异色瓢虫在可诱导性天然免疫方面比

其他瓢虫有着明显的优势。该结果可为研究异色瓢虫AMP的学者提供相关的序列参考，对于异色瓢虫

AMP家族的研究具有重要意义。
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