
  
 

应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology    2016, 53(5): 10361044.   DOI: 10.7679/j.issn.20951353.2016.128 

 

                           

*资助项目 Supported projects：国家自然科学基金项目（31171860，30900944）；国家重点基础研究发展计划（“973”计划）项目

（2012CB114100，2011CB111602）；浙江省公益性技术应用研究计划项目（2012C22041） 

**第一作者 First author，E-mail：785326209@qq.com 

***通讯作者 Corresponding author，E-mail：yxp@cjlu.edu.cn; haopeiy@163.com 

收稿日期 Received：2016-01-11，接受日期 Accepted：2016-03-17 

 

褐飞虱核糖体小亚基蛋白 S8 基因 NlRPS8 
的克隆及其表达分析* 

朱家骏**  郝培应***  陆潮峰  冯娅琳  俞晓平*** 
（中国计量学院生命科学学院，浙江省生物计量及检验检疫技术重点实验室，杭州  310018） 

摘  要  【目的】 核糖体蛋白在生物体内具有重要作用，本研究旨在探明核糖体蛋白 S8 在褐飞虱

Nilaparvata lugens生长发育过程中的表达规律和功能。【方法】 本文根据褐飞虱基因表达谱提供的差异表

达基因信息及转录组提供的基因核心序列，结合褐飞虱基因组比对分析，对褐飞虱核糖体 S8基因进行了

预测，并通过 RT-PCR获得了褐飞虱核糖体小亚基蛋白 S8的全长 cDNA序列，命名为 NlRPS8（GenBank

登录号：KU341337）。【结果】 NlRPS8基因全长 627 bp，编码 208个氨基酸。进化分析表明，褐飞虱与

桑粉介壳虫 Maconellicoccus hirsutus亲缘关系最为接近。应用荧光定量 PCR分析了基因 NlRPS8的表达规
律，结果表明，NlRPS8 基因在褐飞虱怀卵雌虫中表达量最高，而在雄成虫、初羽化雌成虫与 1~5 龄若虫

表达量相对较低；在褐飞虱体内，NlRPS8基因在卵巢中表达量最高，中肠次之，在其他部位表达量较低。
在抗性品种 ASD7和 RHT上，NlRPS8基因表达量分别为感性品种 TN1上的 1.99倍和 2.14倍。NlRPS8基
因在经过饥饿处理 1 d的褐飞虱组中表达量为正常组的 1.6倍。【结论】 研究结果显示 NlRPS8基因在褐飞虱生
长、繁殖中发挥作用，为进一步研究 NlRPS8基因在褐飞虱生长发育和对抗性品种适应中的功能提供了线索。 

关键词  褐飞虱，NlRPS8基因，RT-qRCR，致害性变异 

Cloning and expression analysis of ribosomal protein S8 gene, 
NlRPS8 in the brown planthopper (Nilaparvata lugens) 

ZHU Jia-Jun**  HAO Pei-Ying***  LU Chao-Feng  FENG Ya-Lin  YU Xiao-Ping*** 

(Zhejiang Provincial Key Laboratory of Biometrology and Inspection & Quarantine, College of Life Sciences, China  

Jiliang University, Hangzhou 310018, China) 

Abstract  [Objectives]  Ribosomal proteins play very important roles in the growth and development of organisms. This 

study aimed to determine the expression pattern and function of a ribosomal protein S8 gene, NlRPS8 (GenBank No. 

KU341337) in the rice brown planthopper, Nilaparvata lugens. [Methods]  The full length cDNA of NlRPS8 was amplified 

from N. lugens by RT-PCR and rapid-amplification of cDNA ends using RNA-seq analysis of transcriptome and gene 

expression profile information. [Results]  The results show that NlRPS8 has an open reading frame of 627 bp encoding 208 

amino acid residues. A phylogenetic tree based on variation in the NlRPS8 gene shows that N. lugens is most closely related to 

Maconellicoccus hirsutus. qRT-RCR analysis revealed that the mRNA level was highest in gravid females but relatively low in 

adult males, newly eclosed female adults, and nymphs. qRT-RCR analysis of the head, thorax, fat body, ovaries, and mid gut, 

revealed that NlRPS8 was most highly expressed in the ovaries. The relative expression levels of NlRPS8 in the resistant rice 

varieties ASD7 and RHT were 1.99 and 2.14 times, respectively, that in the susceptible rice variety TN1. The relative 

expression of NlRPS8 in a treatment group provided with water only was 1.6 times that of a group fed TN1 rice. [Conclusion]  

This study provides new clues for further research on the function of RPS8 in N. lugens development and its adaptation to 
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resistant rice varieties. 

Key words  Nilaparvata lugens, NlRPS8 gene, RT-qRCR, virulence variation 

褐飞虱 Nilaparvata lugens (Stål) 是单食性水

稻害虫，主要取食水稻韧皮部汁液，对水稻的茎

部和叶鞘造成创伤；此外，褐飞虱还传播水稻草

状丛矮病毒和齿叶矮缩病毒等，诱发水稻的倒

伏、减产（Zhu et al.，2004，2013；Bao et al.，
2009）。褐飞虱生长周期短，世代繁衍快，迁徙

能力强，是东南亚地区为害最严重的水稻害虫。

1970 年之后，随着耕作制度的改变和高产水稻

品种的推广，以及化学肥料的过度使用，褐飞虱

从我国水稻生产的次要害虫逐渐发展为现阶段

威胁水稻生产的最主要害虫（程家安等，2008；

Savary et al.，2012）。在防治褐飞虱的综合治理

体系中，抗虫品种的种植被认为是一种经济、高

效和环境友好型的控制方式，被广泛应用生产。

然而，长期种植抗性水稻会导致水稻对褐飞虱的

抗性降低，即抗性品种的应用诱发褐飞虱种群发

生致害性变异，形成能够适应抗性水稻的褐飞虱

种群（Lu et al.，2004；Heong et al.，2009）。因

此，研究褐飞虱致害性变异，对筛选与发现新的

褐飞虱防治靶标具有重要的意义。  

核糖体蛋白除了参与核糖体相关的翻译过

程，还参与转录调控、细胞发育和细胞分化等过

程（Ferguson et al.，2015；Orelle et al.，2015；

Takada and Kurisakiet al.，2015）。例如，核糖体

蛋白 L5、L11通过对泛素蛋白连接酶 E3样蛋白

MDM2结合，调节 MDM2介导的下游转录事件

（Zhou et al.，2015）。有学者在研究小鼠核糖体

通路时发现，在营养缺乏状态下，生物体会抑制

rRNA的合成，造成核糖体胁迫，核糖体蛋白与

核糖体 RNA之间比例关系失衡，游离的核糖体

蛋白和 MDM2 相互作用，促进脂肪细胞的脂解

作用，增强线粒体脂肪酸的 β氧化，有助于生物

体对抗营养缺乏的恶劣环境（Liu et al.，2014）。

在应对核糖体胁迫的过程中，核糖体通路中大量

不同种类的核糖体蛋白如 RPL5、RPL11、RPS3、

RPS15均会对细胞增殖、营养循环产生调节作用

（Lior et al.，2014）。RPS8为核糖体小亚基蛋白 

S8，是一种 Cyclin-dependent kinase 11(CDK11) 

p46相互作用蛋白，CDK11蛋白家族在生物体内

主要是以丝氨酸 Ser/苏氨酸 Thr蛋白激酶的形式

参与细胞周期以及细胞的凋亡的调控（Hao et al.，
2011）。但是，RPS8在褐飞虱中除了参与核糖体

组成外，是否还具有类似于 RPL5、RPL11、RPS3

等的其他功能目前还不明确。本研究在前期取得

的褐飞虱转录组及表达谱数据基础上，筛选出一

段预测为褐飞虱核糖体蛋白 RPS8（命名为

NlRPS8）的核心序列，通过克隆 NlRPS8的全长
cDNA，并采用荧光定量 PCR技术对 NlRPS8基
因在褐飞虱不同发育阶段和不同种群的表达量

进行分析，为进一步探明褐飞虱 NlRPS8基因的
功能提供线索，为筛选新的褐飞虱防治靶标基因

提供新的思路。 

1 材料与方法 

1.1  供试褐飞虱 

水稻培养于人工气候室。实验用褐飞虱 Tn

种群连续饲养在感性水稻品种 TN1 60代以上，

Rh 种群和 As 种群分别饲养在抗性水稻品种

Rathu Heenati（RHT）和 ASD7 达 40 代以上。

褐飞虱饲养条件为温度（26±2）℃，相对湿度为

80%±5%，光周期为 16L︰8D。 

1.2  供试试剂和仪器 

PCR试剂盒 Taq PCR Master Mix购于生工

生物工程（上海）有限公司；RNA 提取试剂盒

TaKaRa MiniBEST Universal RNA Extraction 
Kit、凝胶回收试剂盒 DNA Gel Extraction Kit

（Axygen）、反转录试剂盒 PrimeScript RT 

Reagent Kit With gDNA Eraser和荧光定量 PCR试

剂 SYBR Premix EX Taq均购自 TaKaRa公司；

荧光定量 PCR仪为 ABI step one plus；PCR仪和

核酸电泳仪为 Bio-Rad；蛋白核酸定量分析仪为

Nanodrop2000（Thermo）。 
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1.3  实验方法 

1.3.1  总 RNA 的提取及 cDNA 第一链的合成   

在 TN1、RHT、ASD7水稻上，分别吸取 1~2

龄、3~4 龄、5 龄若虫、雄成虫、初羽雌成虫、

怀卵雌成虫等用于总 RNA 的提取。总 RNA 的

提取方法按照 TaKaRa MiniBEST Universal RNA 

Extraction Kit试剂盒操作步骤进行。取得的RNA

样品浓度和纯度用 Nanodrop2000 蛋白核酸定量

分析仪测定，并使用凝胶电泳验证其完整性。根

据反转录试剂盒 PrimeScript RT Reagent Kit With 

gDNA Eraser说明书，取总量 1 g的总 RNA模

版为反转录模版合成第一链 cDNA，用于荧光定

量 PCR的模版。褐飞虱 NlRPS8的基因全长克隆
使用混合龄期的褐飞虱 cDNA 为模版。所有的

cDNA放置﹣20℃保存。 

1.3.2  褐飞虱 NlRPS8 基因全长 cDNA 的克隆   

根据课题组前期获得的转录组信息提供的

NlRPS8基因核心序列，通过 BLAST与褐飞虱全

基因组（Xue et al.，2014）进行比对，筛选出核

心序列对应的 scaffold。再通过 Augustus（http:// 

bioinf.uni-greifswald.de/augustus/submission.php）

序列预测，选择褐飞虱相近物种豌豆蚜 Acyrth- 

osiphon pisum 进行同源比对。预测出 cDNA全

长 CDS 区以及 UTR 区，并在两端设计了引物

NlRPS8-flF、NlRPS8-flR进行全长扩增验证。以

上所有引物的合成均由上海桑尼生物科技有限

公司合成。使用50 L PCR体系：pcr master mix 25 

L， ddH2O 19 L，模版 2 L，正反向引物各 2 L

（10 μmol/L）。使用梯度 PCR进行反应，反应程

序为 95℃ 5 min；95℃ 30 s，57~53℃梯度 30 s， 

72℃ 2 min，30个循环；72℃ 10 min；4℃ 保

存。PCR产物经过 1%琼脂糖凝胶电泳检测，使

用凝胶回收试剂盒 DNA Gel Extraction Kit

（Axygen）按照试剂盒说明书进行目的片段的回

收。回收产物使用载体 pMD18T（TaKaRa，Japan）

进行    16℃过夜连接。连接产物转化到 100 L 

JM109 感受态中再加入 800 L 液体 LB培养基

37℃摇床培养 1 h，离心去上清 700 L，剩余菌

液吹打混匀后涂布在含有 1% Amp的 LB固体培

养基上，正放 30 min后倒置培养 9 h 37℃过夜。

挑选 6个阳性菌落加入配有 1% Amp的 1 mL LB

液体培养基中，摇床培养 12 h，进行菌落 PCR

验证后，送上海桑尼生物科技有限公司测序。 

1.3.3  褐飞虱NlRPS8序列的拼接及生物信息学

分析  利用 DNAMAN 软件对得到的序列进行

比对，通过软件把核苷酸序列翻译为氨基酸序

列。在 NCBI网站（http://www.ncbi.nlm.nih.gov/）

使用 Blast 工具对于获得的核酸以及蛋白序列进

行同源性比较。使用 NCBI 中的 ORF Finder 工

具确定编码的氨基酸序列。使用 MEGA5.0软件

构建进化树。 

1.3.4  褐飞虱NlRPS8表达规律分析  根据克隆

的褐飞虱 NlRP8 基因（KU341337）cDNA 全长

序列设计荧光定量PCR的特异引物QNlRPS8-F和

QNlRPS8-R（表 1），以 β-actin基因为内参（表 1），

对褐飞虱 1~2龄若虫、3~4龄若虫、5龄若虫、

雄成虫、初羽未怀卵雌成虫、怀卵雌成虫的

NlRPS8 基因相对表达量进行测定；对褐飞虱不
同组织中 NlRPS8基因相对表达量进行测定；对
饲养在感性水稻和抗性水稻上的褐飞虱的 NlRPS8 

 
表 1  基因克隆和荧光定量 PCR 的引物 

Table 1  Primers used in gene cloning and real-time PCR 

引物用途 Use of primers 引物名称 Primer name 引物序列（5'3'）Primer sequence 

NlRPS8-flF GCAATTTGGCTTTAGTTCA   cDNA克隆 cDNA cloning 

NlRPS8-flR ATCAGTGGCCTACTTTCC 

QNlRPS8-F GTACAGGGCACTCAGATTAGACCA 

QNlRPS8-R TCACAATGGCGTTCTTCACC 

QActin-F TGCGTGACATCAAGGAGAAGC 

荧光定量 PCR Real-time PCR 

QActin-R CCATACCCAAGAAGGAAGGCT 
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基因相对表达量进行测定；对饥饿处理以及阳性

对照组的褐飞虱的 NlRPS8基因相对表达量进行
测定。荧光定量 PCR体系为 20 μL，反应采用两

步法：95℃预变性 30 s，95℃变性 5 s，60℃退火

30 s，40个循环。处理组和对照组均设有 3个生

物学重复，对于褐飞虱 NlRPS8基因的相对表达
量采用△CT 的相对定量（2CT）来计算统计。

用 SPSS 22.0 统计学软件包进行 One-way 

ANOVA检验，P<0.05为差异显著。 

2  结果与分析 

2.1  褐飞虱 NlRPS8 的 cDNA 全长克隆及序列

分析 

以褐飞虱表达谱核心序列筛选为基础，对比

已经公布的褐飞虱全基因组信息，筛选到核心序

列所在基因组文库的 scaffold，发现 NlRPS8基因
位于 scaffold763_24（gb|AOSB01108072.1|）上

（图 1），通过 Augustus（http://bioinf.uni-greifswald. 

de/）同源预测 cDNA 全长设计引物，以褐飞虱

cDNA为模版，对 NlRPS8基因进行全长的扩增，
得到与预期长度符合一致的特异性条带，测序得

到一条 725 bp 的片段，再进行验证对比，与预

期结果一致。 

 

 
 

图 1  褐飞虱 NlRPS8 基因结构 
Fig. 1  Gene structure of NlRPS8 from 

Nilaparvata lugens 

箭头指示基因转录的方向，数字 1~4表示外显子。 

Arrows indicate the direction of transcription of the gene, 
number 1 to 4 indicates exons. 

 

经过 Blast X（http://blast.ncbi.nlm.nih.gov）对

比发现克隆得到的基因与其他物种核糖体蛋白 RPS8
基因同源性很高。与桑粉介壳虫 Maconellicoccus  

hirsutus、内华达古白蚁 Zootermopsis nevadensis 的

RP S8的氨基酸序列相似性均在 85%以上，遂

将该基因命名为 NlRPS8。经 ORF Finder（http:// 

www.ncbi.nlm.nih.gov/gorf/orfig.cgi）分析发现，

NlRPS8基因的 OFR框长度为 627 bp，编码 208

个氨基酸，起始密码子（ATG）位于克隆得到的

cDNA序列的 90 bp处，终止密码子（TAG）位

于克隆得到的 cDNA序列的 716 bp处（图 2）。 

采用 ProtParam（http://web.expasy.org/cgi-bin/ 

protparam/）预测褐飞虱 NlRPS8基因编码的蛋白
质的基础理化性质，编码蛋白质的分子式为：

C1051H1740N340O290S5，理论等电点 PI 为 10.75，

分子量为 29.94 ku。半衰期预测：在哺乳动物网

织红细胞内约为 30 h，在酵母中大于 20 h，在大

肠杆菌中大于 10 h。溶液中的不稳定系数为 44.06，

脂肪系数为 67.6。负电荷氨基酸残基总数为 19，

正电荷氨基酸残基总数为 54。总平均疏水性为

﹣0.975。 

通过蛋白质结构构建网站（http://swissmodel. 

expasy.org/）模拟 NlRPS8 基因的三维结构，将
原序列与库中已有 5a2q.1 序列经行对比，序列

相似度达到 80.29%，并对其三维空间结构进行

预测分析，NlRPS8 基因三维空间结构拥有 6 个

α螺旋、8个 β折叠（图 3，图 4）。 

在NCBI上进行同源性比较，选出了膜翅目、

鳞翅目、等翅目、同翅目的 10 种昆虫的氨基酸

序列采用邻接法（Neighbor joining，NJ）构建系

统进化树（图 5），分析得出褐飞虱与桑粉介壳

虫 Maconellicoccus hirsutus亲缘关系最近，与内
华达古白蚁 Zootermopsis nevadensis亲缘关系次

近，再次为鳞翅目和膜翅目的其他昆虫。 

2.2  褐飞虱不同龄期中 NlRPS8 表达量的分析 

荧光定量 PCR对不同龄期褐飞虱的 NlRPS8
基因表达量测定结果表明，基因 NlRPS8在不同
若虫期间表达量较稳定，成虫期有所下降，但是

在怀卵雌成虫中大量表达（图 6）。将 1~2 龄若

虫的相对表达量定为 1，则 3~4龄若虫、5龄若虫、

雄成虫、刚羽化的雌性褐飞虱、怀卵褐飞虱的相

对表达倍数分别的 0.88 倍、0.88 倍、0.55 倍、

0.50倍、2.19倍。 
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图 2  褐飞虱 NlRPS8 基因 cDNA 序列及推导的氨基酸序列 
Fig. 2  cDNA and deduced amino acid sequence of NlLRPS8 gene in Nilaparvata lugens 

起始密码子和终止密码子用粗体标识。 

The star and stop codons are in boldface. 

 

  
 

图 3  褐飞虱 NlRPS8 基因氨基酸序列及推导的 α 螺旋和 β折叠所在三维空间结构的位点 
Fig. 3  Deduced amino acid sequence of NlLRPS8 gene in Nilaparvata lugens and its deduced sites of α-helix  

and β-sheet in the three-dimensional structure 

α螺旋用方框框出，β折叠用箭头框出。 

α-helix is in the square frame, β-sheet is boxed with an arrow. 
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图 4  褐飞虱 NlRPS8 基因推导的三维结构空间模型 
Fig. 4  Deduced three-dimensional structural model of 

NlLRPS8 gene in Nilaparvata lugens 
 

2.3  褐飞虱不同部位中 NlRPS8 表达量的分析 

褐飞虱怀卵雌成虫中不同组织部位里的

NlRPS8表达量结果表明，基因 NlRPS8在头部、
胸部和脂肪体中表达量较为相近且处于较低水

平。基因 NlRPS8在卵巢中表达量最高，在中肠
中次之（图 7）。将头部中 NlRPS8的相对表达量 

定为 1，则胸部、脂肪体、卵巢、中肠中的相对表

达倍数分别为：0.92倍、0.81倍、2.48倍、1.73倍。 

2.4  不同处理褐飞虱种群中 NlRPS8 表达量的

分析 

2.4.1  褐飞虱感性种群与抗性种群中NlRPS8表
达量的分析  褐飞虱怀卵雌成虫在不同抗性品

种上的表达量结果表明，相较于在感性品种 TN1

上的雌性怀卵褐飞虱，在抗性品种 RHT和 ASD7

上褐飞虱的 NlRPS8基因表达量均明显上调（图 8：

左）。以在感性品种 TN 上的怀卵雌虫表达量定

为 1，则在ASD7和RHT上的怀卵雌虫的NlRPS8

基因表达倍数分别为 1.99倍和 2.14倍。 

2.4.2  褐飞虱饥饿处理前后NlRPS8表达量的分

析  选取怀卵雌虫作为样本，对饥饿处理以及阳

性对照组的褐飞虱的 NlRPS8基因相对表达量进

行测定。相较于正常饲养在水稻上的怀卵雌褐飞

虱，用水饲喂 1 d 后的饥饿处理组的褐飞虱的

NlRPS8基因表达量明显上调（图 8：右）。以在

感性品种 TN上的怀卵雌虫表达量定为 1，则在

用水饲喂 1 d 后的饥饿处理怀卵雌虫的 NlRPS8

基因表达倍数为 1.6倍。 

 

 
 

图 5  基于氨基酸序列构建的褐飞虱及其他昆虫 NlRPS8 的进化树（邻接法） 
Fig. 5  Phylogenetic relationship of NLRPS8 from Nilaparvata lugens and other insects based on  

amino acid sequence with the neighbor-joining method 

NlRPS8来源以及其 Genebank登录号 The Genbank accession number of NlRPS8：Megachile rotundata 苜蓿切叶蜂

（XP_012139009.1），Bombus terrestris欧洲熊蜂(XP_003397407.1), Harpegnathos saltator印度跳蚁（XP_011141954.1），

Solenopsis invicta 红火蚁（XP_011167792.1），Lasius nige 黑蚁（KMQ96299.1），Ceratosolen solmsi marchali榕小蜂
（XP_011501111.1），Nasonia vitripennis 丽蝇蛹集金小蜂（XP_001604111.1），Manduca sexta烟草天蛾（ACY95327.1）, 

Zootermopsis nevadensis内华达古白蚁（KDR14766.1），Maconellicoccus hirsutus桑粉介壳虫（ABM55665.1）， 

N. lugens褐飞虱（KU341337）. 
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图 6  NlRPS8 基因在褐飞虱不同发育阶段的表达 
Fig. 6  Expression pattern of NlRPS8 in different 

developmental stages of Nilaparvata lugens 

1-2N: 1~2 龄褐飞虱若虫 1st-2nd instar nymph；3-4N: 3~4

龄褐飞虱若虫 3rd-4th instar nymph；5N: 5 龄褐飞虱若虫

5th instar nymph；M: 雄成虫 Male adult；EF：刚羽化的

雌性褐飞虱 Newly emerged female adult；GF: 怀卵褐飞

虱 Gravid female adult. 

图中数据为平均值±标准误，柱上标有不同字母表示差

异显著（P＜0.05）。多组间比较采用单因素方差分析和

t-测验。下图同。 

Data are mean±SE. Histograms with different letters 
indicate significantly different at 0.05 level by 

 t- test. The same below. 
 

3  讨论 

本研究克隆了褐飞虱核糖体小亚基蛋白 S8

基因，对其进行了理化性质预测，并与已知物种

的相应基因进行了序列同源性对比，分析发现不

同物种之间的 RPS8基因保守性较高。编码区具
有较高的同源性，说明在生物长期进化演变的过

程中，NlRPS8基因起着相同的作用。对于NlRPS8  

 
 

图 7  NlRPS8 基因在褐飞虱不同部位的表达 
Fig. 7  Expression pattern of NlRPS8 in different parts 

of Nilaparvata lugens 

H：头部 Head；T：胸部 Thorax；F B：脂肪体 Fat body； 

O：卵巢 Ovarian；MG：中肠 Mid gut. 

 
基因编码的蛋白质的基础理化性质、空间结构进

行了预测分析，正电荷氨基酸残基总数为 54，

负电荷氨基酸残基总数为 19，理论等电点 PI为

10.75。NlRPS8正电性的理化性质符合其作为核
糖体蛋白易于结合显负电性核糖体 RNA 的预

期，其总平均疏水性为﹣0.975，亲水性的性质

也符合核糖体游离分布在细胞质的特点。 

核糖体 RNA 和核糖体蛋白组装形成核糖

体，对于维持生物正常的生命活动和调控生物体

的生长发育起着重要的作用（Sébastien and Hurt，

2009）。Jakubowicz 等（1993）及 Cytryńska 等

（1995）研究发现大部分的核糖体蛋白在体内存

在着磷酸化修饰，并且这些修饰大多发挥着调控

核糖体蛋白功能的作用。His Pull-down 联合质 

 

 
 

图 8  NlRPS8 基因在不同种群（左）和饥饿处理（右）的褐飞虱中的表达 
Fig. 8  Expression of NlRPS8 in different population (left) and treatment (right) of Nilaparvata lugens 

GF Tn：饲养在 TN1上的怀卵雌成虫 Gravid female adult feeding on TN1；GF As：饲养在 ASD7上的怀卵雌成虫 Gravid 

female adult feeding on ASD7；GF Rh：饲养在 RHT上的怀卵雌成虫 Gravid female adult feeding on RH；R: 饲养在水

稻上的褐飞虱 N. lugens fed with rice；W：用水饲喂 1 d后取样的饥饿组褐飞虱 N. lugens fed with water for one day. 
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谱、GST-pull down、免疫共沉淀等实验证实了

CDK11P46与 PRS8蛋白有相互作用，并且协同

控制蛋白质翻译活性（郝宇晴，2011）。CDK11

家族即 PITSLRE 磷酸激酶家族在细胞周期中起

着重要作用，参与转录调控和前体 mRNA 的剪

切（Trmbley et al.，2002，2003；Loyer et al.，
2008）。PRS8作为核糖体 40S亚基的组成部分，

存在于包含有未翻译的 mRNA 的核糖体蛋白颗

粒复合物（mRNP granule complex）中，该复合

物作为一种转录后的操纵因子参与内质网监控

和之后的分泌途径的调节，以及参与泛素化等蛋

白相关生理代谢（Joson et al.，2007）。我们对

NlRPS8 基因在不同龄期褐飞虱体内表达规律进
行分析发现，该基因在各个龄期以及雌雄褐飞虱

体内均有表达，在 1~5龄若虫阶段表达量较高，

在未怀卵成虫体内表达量较低，但在怀卵雌虫体

内表达量达到最高。据此认为，这可能与若虫以

及怀卵雌虫在正常生理阶段细胞增殖速度较快，

蛋白质大量合成有关。对于褐飞虱各个组织中

NlRPS8基因的表达量的检测也表明，NlRPS8基
因在褐飞虱体内卵巢中表达量最高，也印证了推

测 NlRPS8基因和细胞增殖，蛋白质合成有关。 

根据 Liu等（2014）对小鼠核糖体通路的研

究，在营养缺乏状态下，生物体会抑制核糖体

RNA的合成，造成核糖体蛋白和核糖体 RNA之

间的比例失衡，形成核糖体胁迫，游离的核糖体

蛋白与 MDM2 相互作用促进脂解，增强线粒体

脂肪酸的 β氧化，帮助生物体对抗营养缺乏的环

境。此外，在核糖体应激时，核糖体蛋白 L5、

L11、L23、L37、S3、S15、S20 等会表现出上

调趋势（Lior et al.，2014）。其中，L5-L11-L23

形成的复合物会抑制MDM2介导的 p53泛素化，

从而激活转录因子 p53（Dai and Lu，2004）。核

糖体蛋白 L37、S20 和 S15 可以通过调节

Mdm2-p53-MdmX 网络对 p53 的活性产生影响

（Daftuar et al.，2013）。核糖体蛋白 S3与 MDM2

起到相互作用，调节转录因子 p53的活性，同时

核糖体蛋白 S3 对维护基因组的完整性也起着重

要作用（Sridevi et al.，2009）。NlRPS8基因在感
性品种上的表达量较低，在抗性品种上的表达量 

有明显上调，我们认为这可能与褐飞虱细胞对抗

性水稻胁迫的应激有关。褐飞虱在感性品种上正

常生存，NlRPS8 基因表达量处于正常水平；而
在抗性品种上，褐飞虱的食物和营养条件发生变

化，可能受到营养不良或有毒物质的影响，褐飞

虱为了维持自身的生存，发生核糖体应激，上调

了 NlRPS8等基因的表达。对于褐飞虱各个组织
中 NlRPS8基因的表达量的检测也表明，NlRPS8
基因在褐飞虱体内中肠中表达量为次高，仅次于

卵巢，也从侧面说明了 NlRPS8基因与褐飞虱营
养表达有关。在对于褐飞虱的饥饿实验中，经过

1 d 用水饲喂的实验组褐飞虱的 NlRPS8 基因表
达量为在水稻上正常饲养褐飞虱对照组的 1.6

倍，也同样支持以上的设想。由此推测，NlRPS8
可能参与调控脂肪细胞脂解等代谢过程，以维持

褐飞虱应激状态下的能量和物质需求，但具体过

程有待进一步验证。 

本研究初步探究了 NlRPS8基因在褐飞虱的
体内的表达规律，但对于 NlRPS8基因在褐飞虱
体内具体的生理作用，以及上下游通路对于褐飞

虱的影响还不明确。在后续研究中，对于 NlRPS8
基因具体的作用机理以及上下游通路的更深层

次的研究仍十分必要。 
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