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褐飞虱锚定蛋白基因 NlGPI 的 

克隆及功能分析* 
熊振泽**  张  诺  宋  阳  申屠旭萍***  俞晓平 

（中国计量大学生命科学学院，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】 为探明褐飞虱 Nilaparvata lugens 锚定蛋白基因 NlGPI 的表达模式和生物学功能。

【方法】 基于褐飞虱转录组数据，利用 PCR 技术克隆 NlGPI 全长 cDNA 序列；利用生物信息学手段

分析其核酸和蛋白质序列特征；通过 qRT-PCR 技术检测其时空表达规律；利用 RNAi 技术探明 NlGPI

的生物学功能。【结果】 克隆获得了褐飞虱 NlGPI cDNA 序列全长（GenBank 登录号: XM_022342741.2），

NlGPI 的 ORF 共有 813 个核苷酸，编码 270 个氨基酸，预测的分子量约为 27 kD，预测的等电点为 4.84。

该基因具有信号肽（Sec/SPI），且信号肽的剪切位点位于第 19 号和第 20 号氨基酸之间。该基因包含 1

个具有 GltG 蛋白的结构域，共有  44 个磷酸化修饰位点。系统进化树分析表明，NlGPI 与灰飞虱

Laodelphax striatellus 的亲缘关系最为接近，且在昆虫中的表达高度保守。qRT-PCR 分析表明，NlGPI

基因具有明显的时空特异性，NlGPI 在卵期至初羽化基本不表达，羽化 24 h 后表达水平开始显著增加，

羽化后 72 h 基因表达水平显著高于其它龄期。NlGPI 在胸部、腹部、卵巢和肠道内的表达水平无显著

差异（P＞0.05），但均显著高于头部（P＜0.05）。RNAi 分析结果显示：NlGPI 干扰后褐飞虱血淋巴中

的类酵母共生菌（Yeast-like symbiont, YLS）数量显著下降，在注射 24、48 和 72 h 后，干扰组 YLS 数

量比对照组分别减少了 72.4%、68.2%和 72.3%。NlGPI 干扰后褐飞虱死亡率显著上升，干扰组到第 10

天褐飞虱全部死亡，而对照组则在第 16 天全部死亡。NlGPI 干扰后的产卵量及孵化率均显著下降，对

照组的褐飞虱产卵量最高为 300 颗，最低为 80 颗，未孵化的卵数量小于 18 颗，平均孵化率大于 90%；

而处理组褐飞虱的产卵量最高为 56 颗，未孵化的卵数量大于 15 颗，平均孵化率小于 20%。【结论】 NlGPI

对褐飞虱体内 YLS 释放至血淋巴这一过程紧密相关，并在褐飞虱的生长发育及繁殖过程中发挥重要作

用，可作为褐飞虱防控的潜在靶标。 

关键词  褐飞虱；NlGPI；类酵母共生菌；基因功能 

Cloning and functional analysis of the brown planthopper, 
Nilaparvata lugens (Stål) anchor protein gene (NlGPI) 

XIONG Zhen-Ze**  ZHANG Nuo  SONG Yang  SHENTU Xu-Ping***  YU Xiao-Ping 

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

China Jiliang University, Hangzhou 310018, China) 

Abstract  [Objectives]  To elucidate the expression pattern and biological function of anchor protein gene (NlGPI) from the 

brown planthopper, Nilaparvata lugens (Stål). [Methods]  Based on transcriptome data, the full-length cDNA of the NlGPI 

gene was cloned with PCR and its nucleic acid and protein sequence characteristics were analyzed with bioinformatics. 

qRT-PCR was then used to detect the gene’s temporal and spatial expression patterns and its biological functions were 

determined using RNAi. [Results]  The full-length cDNA sequence of NlGPI (GenBank Accession Number: 
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XM_022342741.2) was cloned and obtained. The ORF contained 813 nucleotides encoding 270 amino acids with a predicted 

molecular weight of about 27 kD and a predicted isoelectric point of 4.84. The gene has a signal peptide (Sec/SPI), the spline 

site of which is located between amino acids 19 and 20. This gene contains a GltG protein domain, with a total of 44 

phosphorylation modification sites. A phylogenetic tree indicates that NlGPI is most closely related to the homologous gene of 

Laodelphax striatellus, and that anchor protein genes are highly conserved in insects. qRT-PCR indicates that the NlGPI gene 

displays obvious temporal and spatial specificity. The gene NlGPI was hardly expressed from the egg stage to the beginning of 

emergence, its expression level only increasing significantly in 1-day-old female adults. Maximum expression level was 

recorded in 72 h-old female adults, which was significantly higher than that in other age groups. There was no significant 

difference of NlGPI expression in the thorax, abdomen, ovary and intestine, but the expression level in these organs was 

significantly higher than in the head. The number of YLS in the interference group 24, 48 and 72 h after RNAi treatment 

decreased by 72.4%, 68.2% and 72.3%, respectively, relative to the control group. NlGPI knockdown significantly increased N. 

lugens mortality; all N. lugens in the interference group died on the 10th day after treatment, while those in the control group 

survived until the 16th day. Knockdown also significantly decreased the number of eggs laid and the hatching rate. In the 

control group, the number of eggs laid ranged from 80 to 300 and the average hatching rate was > 90%. However, in the 

treatment group, the maximum number of eggs laid was 56 and the average hatching rate was < 20%. [Conclusion] NlGPI is 

closely related to the release of YLS from the fat body to the hemolymph and plays an important role in the growth, 

development and reproduction of the brown planthopper. The NlGPI gene is therefore a potential target for controlling this 

pest. 

Key words  brown planthopper; NlGPI; yeast-like symbionts; gene function 

褐飞虱 Nilaparvata lugens（Stål）隶属于半

翅目 Hemiptera 飞虱科 Delphacidae，是为害我

国水稻的重要害虫（Xue et al.，2010）。褐飞虱

不仅通过刺吸水稻韧皮部吸食汁液，而且在水稻

叶鞘中央产卵造成机械损伤（Horgan et al.，

2016；Xu et al.，2022），同时能传播多种病毒性

病害（Huang et al.，2017），造成我国粮食大面

积欠收和减产（陆剑飞和黄国洋，2006）。如何

安全和有效防治褐飞虱是当前褐飞虱防控工作

中一个亟待解决的瓶颈问题，也是保证国家粮食

安全的关键所在。 

褐飞虱腹部脂肪体中存在大量的类酵母共

生菌（Yeast-like symbiont，YLS）（Cheng and Hou，

2001），它们参与褐飞虱的固醇类物质代谢、氨

基酸供给及氮素循环等生物进程，对褐飞虱的生

长发育、繁殖和致害性变异等都发挥重要作用

（Xue et al.，2014；Shentu et al.，2016）。因此，

YLS 有望成为褐飞虱防治的新靶标。对 YLS 在

褐飞虱体内垂直传递过程的深入研究有利于为

褐飞虱防治提供新的思路（Yukuhiro et al.，

2014）。我们前期研究表明，初羽化雌虫的血淋

巴中能检测到少量的 YLS，而羽化 72 h 雌虫血

淋巴中则存在大量的 YLS。为探明 YLS 从脂肪

体释放到血淋巴这一过程的影响因素和调控机

制，进一步对初羽化雌虫（YLS 开始释放时间点）

和羽化 72 h 雌虫（YLS 大量释放时期）的脂肪

体进行了转录组测序分析，发现锚定蛋白基因

NlGPI 表达在 YLS 释放过程中存在显著差异（待

发表）。 

糖磷脂酰肌醇（Glycolphosphatidylinositol，

GPI）锚定蛋白是通过 C 端共价结合 GPI 而锚定

在膜上的蛋白质，Ferguson 等（1988）在布氏

锥虫 Brucei variant 体内成功分离到首个 GPI 分

子并进行鉴定。GPI 是一种结构复杂的糖脂类化

合物，已确证的 GPI 结构有 50 余个，广泛存在

于真核生物中。许多低等或高等真核生物体内的

膜表面蛋白及糖蛋白的 C-末端以共价键的形式与

GPI 结合（Kinoshita and Fujita，2016），形成 GPI

锚定蛋白并锚定于细胞质膜上（Garner et al.，

2007），实质上 GPI 蛋白的出现是一种蛋白翻译

后修饰的行为（Brown and Waneck，1992）。GPI

锚 定 蛋 白 主 要 锚 定 于 细 胞 质 膜 的 脂 筏 上

（Dennyet al.，2001），当 GPI 锚定蛋白大量合

成并锚定于质膜后，它们会自发地形成 GPI 锚定 
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蛋白簇（Kooyman and Byrne，1998）。GPI 锚定

蛋白簇的大小和多寡与细胞的类型以及细胞的

外环境有关（Sangiorgio et al.，2004；Maeda and 

Kinoshita，2011；Lebreton et al.，2018）。至今

已有 250 余种真核生物的膜蛋白被阐明通过 GPI

锚定的方式与质膜相连（Saha et al.，2016；Klem，

2021）。GPI 锚定蛋白在哺乳动物中的功能主要

有激活免疫反应、促进精子的发生和发育以及参

与细胞间或细胞与环境之间的信号传导作用等

（Reeves et al.，2012；Müller，2018；Roller et al.，

2020）。但 GPI 锚定蛋白在褐飞虱等昆虫中的作

用尚未明确。 

为了探明 GPI 锚定蛋白在褐飞虱中的功能，

尤其是在 YLS 从脂肪体释放到血淋巴这一过程

中所起的作用，本研究克隆了褐飞虱 GPI 锚定蛋

白基因（NlGPI），并对其 cDNA 序列进行生物

学分析以及时空表达模式分析，进而通过 RNAi

技术对 NlGPI 进行功能初探，探明 NlGPI 在褐

飞虱 YLS 释放过程中的作用，为褐飞虱防治提

供新的方向及理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  供试昆虫 

供试的褐飞虱饲养于浙江省生物计量及检

验检疫技术重点实验室人工气候室内，以 TN1

敏感品系水稻苗连续饲养，饲养条件为：温度

（26±1）℃，湿度：70%-80%，光周期 16L∶8D。 

1.2  实验试剂 

RNA 提取试剂盒 MiniBEST Universal RNA 

Extraction Kit 、 第 一 链 cDNA 合 成 试 剂 盒

PrimeScriptTM 1st Strand cDNA Synthesis Kit、

Taq 酶、胶回收试剂盒 MiniBESTAgarose Gel DNA 

Extraction Kit Ver.4.0 及荧光定量 PCR 所需试剂

SYBR® Premix Ex TaqTM II 均购于宝日医生物

技术(北京)有限公司；dsRNA（double-stranded 

RNA）合成试剂盒 MEGAscript® RNAi Kit 购于

美国 Invitrogen 公司；引物合成和测序均由杭州

有康生物技术有限公司完成。 

1.3  NlGPI 基因的克隆及测序 

基于本实验室已有的褐飞虱转录组数据，结

合褐飞虱全基因组信息（Xue et al.，2010），得

到 NlGPI cDNA 全长序列（NCBI 登录号：

XM_022342741.2）。对 NlGPI 进行克隆验证，首

先采用 RNA 提取试剂盒提取褐飞虱成虫总

RNA，质量和浓度经微量分光光度计 NanoDrop 

ND-2000（Thermo Scientific，美国）检测合格后，

利用反转录试剂盒合成第一链 cDNA，以此为模

板进行 PCR 扩增。PCR 扩增引物序列如表 1。

PCR 反应体系：Ex Taq 酶 25 μL，上下游引物

（10 μmol/L）各 1 μL（表 1），cDNA 模板 1 μL，

用 ddH2O 补充体积至 50 μL。PCR 扩增程序：

预变性 95 ℃，5 min；变性 95 ℃，30 s；退火 55 ℃，

30 s；延伸 72 ℃，90 s；30 个循环；72 ℃，10 min。

获得的 PCR 产物通过 1.5%琼脂糖凝胶电泳进行

检测，割取有目的条带的胶块，利用凝胶回收试

剂盒进行纯化回收，将回收所得的 DNA 样本送

至公司测序分析。 

1.4  NlGPI 基因生物学分析 

使用 NCBI orffinder 预测 ORF （https:// 

www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder）；NCBI BLAST

翻译  CDs 序列（https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/ 

Blast.cg）；SignalP 信号肽预测软件预测（http://www. 

cbs.dtu.dk/services/SignalP/ ）； CBS prediction 

servers 预测和分析氨基酸磷酸化位点 （http://www. 

cbs.dtu.dk/services/）；使用 CDD analysis 对氨基

酸保守结构域进行分析（https://www.ncbi.nlm. 

nih.gov/Structure/cdd/wrpsb.cgi）；用 MEGA-X 软件，

使用 Neighbor-Joining 法分析绘制系统发育树。 

1.5  NlGPI 的时空表达模式分析 

分别收集卵、1-5 龄的若虫、初羽后 1-5 d

的雌虫作为不同发育历期褐飞虱样品，分别提取

羽化 72 h 褐飞虱雌虫头部、胸部、腹部及卵巢

和肠道的总 RNA，进行反转录合成 cDNA 作为模

板，用于 qRT-PCR 反应（Wan et al.，2017）。qRT-PCR

反应体系：cDNA 2 μL、SYBR® Premix Ex TaqTM II 

10 μL、上下游引物（10 μmol/L）各 1 μL（表 1），
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用 ddH2O 补充体积至 20 μL。扩增程序：预变性

94 ℃，30 s；变性 94 ℃，5 s；退火及延伸 60 ℃，

30 s，40 个循环，每组 3 个重复。 

1.6  RNA 干扰 NlGPI 对褐飞虱 YLS 释放及生

长发育繁殖的影响 

基于 NlGPI 和绿色荧光蛋白 GFP（对照）

基因的 cDNA 序列，设计 dsRNA 合成引物（表

1），参照 MEGAscript® RNAi Kit 说明书进行

dsNlGPI和 dsGFP的合成。经 NanoDrop ND-2000

和 1.5%琼脂糖凝胶电泳对 dsRNA 检测合格后，

用 ddH2O 稀释至 5 000 µg/L 用于后续注射。将

初羽雌虫置于显微镜下，使用微量注射仪在褐飞

虱中胸及后胸之间的部位缓慢注射 50 nL 

dsRNA。注射后将褐飞虱转移至温网室进行饲

养。以注射 dsNlGPI 的褐飞虱为实验组，注射

dsGFP 为对照组。设置 3 个平行实验，每组 50

头试虫，将干扰后的褐飞虱样本单独饲养，收集

注射后 24、48 和 72 h 的样本，分别检测体内

NlGPI 的表达水平，采用血细胞计数板法统计血

淋巴中 YLS 的数量，统计褐飞虱的存活率、产

卵量及孵化率。 

1.7  数据分析 

以褐飞虱 Actin 基因为内参，用 2–∆∆Ct 法计

算 NlGPI 的相对表达量。实验结果采用平均值±

标准误表示，数据处理与分析通过 DPS 7.05 软

件 进 行 。 利 用 单 因 素 方 差 分 析 （ One-way 

ANOVA）进行差异显著性检验，用 GraphPad 

Prism Software 8.0 绘制作图。 
 

表 1  本研究所用引物 

Table 1  Primers used in this study 

引物名称 Primer name 序列（5–3）Sequence (5–3) 用途Use of purpose

NlGPI-F AACCGTACATATCCTGCAAACA 

NlGPI-R CACAACATTGGTGAGGCATACT 

cDNA 克隆 
cDNA cloning 

qNlGPI-F GCAGACTGTGGCTCCAACAACC 

qNlGPI-R TGGTCCGCAGGTGGTGATGG 

qActin-F GATGAGGCGCAGTCAAAGAG 

qActin-R GTCATCTTCTCACGGTTGGC 

实时定量PCR分析
qRT-PCR analysis

dsNlGPI-F GGATCCTAATACGACTCACTATAGGGCAACCATCACCACCTGCGGACC 

dsNlGPI-R GGATCCTAATACGACTCACTATAGGGCAGCAGCATGGGGAGGAGGAAGA 

dsGFP-F GGATCCTAATACGACTCACTATAGGGATACGTGCAGGAGAGGAC 

dsGFP-R GGATCCTAATACGACTCACTATAGGGCAGATTGTGTGGACAGG 

dsRNA 合成 
dsRNA synthesis

 

2  结果与分析 

2.1  NlGPI 基因克隆及生物学分析 

通过 BLAST 比对褐飞虱全基因组序列信

息，本研究克隆所得 NlGPI 基因的 cDNA 序列

与GenBank中登录号为XM_022342741.2的序列

完全一致。NlGPI 基因的 ORF 共有 813 个核苷

酸，编码 270 个氨基酸，预测的分子量约为 27 

kD，预测的等电点为 4.84。该基因具有信号肽

（Sec/SPI），且信号肽的剪切位点位于第 19 号

和第 20 号氨基酸之间，且包含 1 个具有 GltG 蛋

白的结构域。共有 44 个磷酸化修饰位点，包括 

28 个丝氨酸修饰位点（S），8 个苏氨酸修饰位

点（T），8 个酪氨酸修饰位点（Y），无 N-糖基

化（N）修饰位点（图 1）。 

2.2  NlGPI 蛋白的序列比对及进化关系 

将NlGPI的BLAST比对结果通过 MEGA X 

软件采用 Neighbor-Joining 法构建系统进化树，

结果显示 NlGPI 与灰飞虱的亲缘关系最为接近，

在 NJ 树上聚为一支，其核心结构域在不同昆虫

中是高度保守的（图 2）。说明 NlGPI 在不同昆

虫中其核心功能可能是类似的，且 NlGPI 存在重 
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图 1  NlGPI 的 cDNA 序列及其编码氨基酸序列 

Fig. 1  cDNA sequence of NlGPI and its coding amino acid sequence 

图中左侧数字表示核苷酸及氨基酸的位置，图中加黑框字母表示预测的丝氨酸（S）、苏氨酸（T）和酪氨酸（Y）

磷酸化修饰位点，黑色下划线表示基因的保守结构域，*表示终止密码子。 

The numbers on the left of the figure indicate the positions of nucleotides and amino acids. Black box letters in the 
figure indicate the predicted serine the predicted phosphorylation modification sites of serine (S), threonine (T), and tyrosine 

(Y). The black underline indicates the conserved domain of the gene, and * indicates the stop codon. 
 

 
 

图 2  基于邻接法构建的褐飞虱和其他昆虫 NlGPI 系统发育树（1 000 次重复） 

Fig. 2  Phylogenetic tree of NlGPI in brown planthopper and other insects by Neighbor-Joining method (1 000 replicates) 
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要的生物学功能。 

2.3  NlGPI 基因时空表达模式 

通过 qRT-PCR 技术研究了 NlGPI 的时空表

达模式，结果表明：NlGPI 在卵期到初羽化阶段

基本不表达，羽化 1 d 后表达水平开始显著增加，

且羽化 1、2 和 3 d 的 NlGPI 基因表达水平存在 

显著差异（P＜0.05），羽化后 3 d 基因表达水平

达到最高，后随着发育历期的延长 NlGPI 基因的

表达水平显著下降，但羽化 4 d 和 5 d 表达水平

无显著性差异（P＞0.05）。羽化 3 d 的褐飞虱不

同组织中，胸部、腹部、卵巢和肠道内 NlGPI

基因的表达水平无显著差异（P＞0.05），但均显

著高于头部的表达（P＜0.05）（图 3）。 
 

 
 

图 3  NlGPI 在褐飞虱不同发育历期及不同部位/组织间的相对表达量 

Fig. 3  Relative expression of NlGPI in different developmental stages and parts/tissues of brown planthopper 

A.褐飞虱不同发育历期 NlGPI 表达水平；B. 褐飞虱不同部位/组织 NlGPI 表达水平。 

A. Expression levels of NlGPI in different developmental periods of brown planthopper;  
B. Expression levels of NlGPI in different parts/tissues of brown planthopper. 

N0：褐飞虱卵期，N1-N5：褐飞虱 1-5 龄若虫；A0：初羽化雌虫；A1-A5：羽化后 1-5 d 的雌虫。褐飞虱不同部位

/组织的基因表达水平中，所收集样本为正常生长发育至羽化后 3 d 的雌虫组织。柱上标有不同小写字母表示差异显

著（P˂0.05，数据处理采用单因素方差分析的方式通过 DPS 7.05 软件进行）。 

N0: The egg stage of brown planthopper; N1-N5: The 1st to 5th instar nymphs; A0: The beginning of eclosion;  
A1-A5: Females 1-5 d after eclosion. Among the gene expression levels of different parts/tissues of brown planthopper, 
the collected samples were female tissues from normal growth and development to 3 days after emergence. Histograms  
with the different lowercase letters indicate significant differences (P ˂0.05, one-way ANOVA with DPS 7.05 software). 

 
 

 

2.4  NlGPI 基因的干扰效率 

褐飞虱体内 NlGPI 的干扰效率检测结果如

图 4 所示，处理后不同时间，实验组与对照组

NlGPI 基因表达均存在极显著差异（P˂0.01），

实验组 NlGPI 基因表达情况比对照组显著下降， 

注射 24、48 和 72 h 后较对照组分别下降了

82.74%、78.14%和 68.60%。 

2.5  RNA 干扰 NlGPI 对褐飞虱 YLS 释放及生

长发育繁殖的影响 

对干扰 NlGPI 后 24、48 和 72 h 的褐飞虱血

淋巴中的 YLS 数量进行统计，结果如图 5 所示。

对照组中血淋巴内 YLS 数量随着处理时间的延

长显著增加（P˂0.05），且注射后 72 h YLS 数量

达到最高。而实验组中血淋巴内 YLS 数量显著

低于对照组（P˂0.05），在注射 24、48 和 72 h

后，YLS 数量分别减少了 72.4%、68.2%和 72.3%。 

对 RNA 干扰后褐飞虱存活率进行统计，结

果如图 6 所示。对照组的褐飞虱存活率下降斜率

较小，存活曲线趋势较为平缓，注射后 16 日存

活率为 0，即样本全部死亡。实验组的褐飞虱存

活率下降较快，存活曲线趋势较陡，且注射后 
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图 4  RNA 干扰后褐飞虱体内 NlGPI 基因的表达水平 

Fig. 4  NlGPI gene expression in brown planthopper 
after RNA interference 

**表示干扰后相同时间不同处理间存在显著性差

异（P˂0.01，数据处理采用单因素方差分析的 

方式通过 DPS 7.05 软件进行）。 

** indicates that there are significant differences among 
different treatments at the same time after interference  
(P < 0.01, one-way ANOVA with DPS 7.05 software). 

 

 
 

图 5  RNA 干扰后不同时期褐飞虱体内类 

酵母共生菌的数量 

Fig. 5  YLS quantity of brown planthopper at  
different periods after RNA interference 

 

 
 

图 6  RNA 干扰后褐飞虱的存活率 

Fig. 6  Growth and survival curve of brown 
planthopper after RNA interference 

10 日样本全部死亡，说明干扰 NlGPI 表达不利

于褐飞虱的正常生长发育。 

对 RNA 干扰后褐飞虱的产卵量及孵化情况

进行统计，结果如图 7 所示。对照组的褐飞虱产

卵量最高为 300 颗，最低为 80 颗，未孵化的卵

数量小于 18 颗，平均孵化率大于 90%；而处理

组褐飞虱的产卵量最高为 56 颗，未孵化的卵数

量大于 15 颗，平均孵化率小于 20%，与对照组

对比差异显著（P˂0.05），说明 RNA 干扰对褐飞

虱的产卵及孵化等生理过程造成了较大的负向

影响。 
 

 
 

图 7  NlGPI RNA 干扰对褐飞虱产卵量和 

孵化率的影响 

Fig. 7  Effects of NlGPI RNA interference on eggs and 
hatching rate of brown planthopper 

A. RNA 干扰后褐飞虱产卵量；B. RNA 干扰后未孵化卵

数量。误差区间以平均值±标准差显示， 

**代表显著性差异（P˂0.01，数据处理采用单因素方差

分析的方式通过 DPS 7.05 软件进行）。 

A. Total number of egg after RNA interference; B. Number 
of unhatched eggs after RNA interference. Error intervals 
are shown as mean ± standard deviation, and ** represents 

significant differences  
(P < 0.01, one-way ANOVA with DPS 7.05 software). 

 

3  讨论 

褐飞虱脂肪体和肠道内存在大量共生菌，这

些共生菌与褐飞虱相互依存相互影响，作为褐飞

虱腹部脂肪体内主要的共生菌 YLS，目前已有很

多研究报道。然而 YLS 在褐飞虱体内垂直传递

过程的具体机制尚不明确，哪些基因参与垂直传

递过程及关键基因在垂直传递中所发挥的作用
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均未明确。在前期研究中我们探明了 YLS 在血

淋巴中的动态分布，表明初羽化及羽化后 72 h

分别是 YLS 开始释放到血淋巴和大量释放的时

间点，因此我们选取这两个时间点对褐飞虱脂肪

体转录组分析并得到了差异基因。本研究进一步

对褐飞虱体内 YLS 释放过程中的差异基因

NlGPI 进行克隆和鉴定，分析其序列特征和表达

模式，并初步解析了其在褐飞虱 YLS 释放过程

中的功能以及对褐飞虱生长发育的影响。 

本研究克隆所得 NlGPI 基因的 cDNA 序列

与GenBank中登录号为XM_022342741.2的序列

完全一致。NlGPI 基因的 ORF 包含 1 个具有 GltG

蛋白的结构域，通过结构域功能分析我们初步推

测 NlGPI 基因在褐飞虱体内具有结合作用。相关

研究表明，GPI 锚定蛋白会在细胞质膜处通过结

合形成一种特殊的脂筏结构域，这种结构会参与

质膜上的信号传导作用，控制细胞信号事件并参

与质膜的分选作用（Lakhan et al.，2009）。而在

垂直传递过程中，YLS 首先聚集在合胞体当中，

随后向外迁移到合胞体封闭的细胞外层，最终通

过胞吐作用释放到血淋巴中（Cheng and Hou，

2001），这一过程也与细胞质膜结构息息相关，

因此 NlGPI 可能通过对质膜的调控从而影响

YLS 从脂肪体释放到血淋巴这一过程。 

系统进化树结果表明，NlGPI 基因的核心结

构域在不同昆虫中是高度保守的，说明 NlGPI

在不同昆虫中其核心功能可能是类似的，且

NlGPI 可能存在重要的生物学功能。而 NlGPI

与灰飞虱的亲缘关系最为接近，在 NJ 树上聚为

一支，但对 NlGPI 在褐飞虱及灰飞虱体内的具体

功能以及调控机制暂无相关研究报道，本研究首

次对 NlGPI 在褐飞虱体内的功能进行研究。 

NlGPI 在褐飞虱体内的表达具有明显的时

空特异性。NlGPI 的表达水平因褐飞虱发育阶段

不同而呈现显著差异：NlGPI 在卵期至初羽化基

本不表达，羽化 24 h 后表达水平开始显著增加，

羽化后 72 h 基因表达水平达到最高，后随着发

育历期延长表达水平显著下降。前期对褐飞虱血

淋巴内 YLS 数量的观察研究发现，初羽雌虫血

淋巴内 YLS 数量几乎为 0，此时 NlGPI 基本不

表达；羽化后 72 h 雌虫血淋巴内 YLS 数量达到

最大，此时 NlGPI 表达水平达到最高。由此推测

NlGPI 极可能在 YLS 的释放过程中发挥重要作

用。而 NlGPI 在不同组织间也存在的特异性表

达，在头部的表达水平显著低于其他部位或组

织，具体原因还需要进一步研究。 

本研究显示，YLS 的释放受 NlGPI 影响。

通过抑制 NlGPI 的表达，褐飞虱血淋巴内的 YLS

数量显著降低，且存活率、产卵率及孵化率也显

著降低。推断 NlGPI 沉默后，血淋巴中的 YLS

数量显著下降，也就是 YLS 从脂肪体释放到血

淋巴的过程受到影响，从而导致卵母细胞内的

YLS 数量减少，造成褐飞虱产卵量以及孵化率显

著降低。由于 YLS 释放至血淋巴这一过程受影

响，从而影响 YLS 在褐飞虱体内的垂直传递。

褐飞虱生长发育过程中必要的生理过程受到影

响，因此褐飞虱无法正常生长发育，出现死亡率

上升的现象。因此初步推断，NlGPI 和 YLS 从

脂肪体释放到血淋巴的过程紧密相关，可能通过

改变质膜的结构影响褐飞虱体内 YLS 释放至血

淋巴这一胞吐过程，并对褐飞虱的生长、发育及

繁殖等生理过程造成影响。因此 NlGPI 可作为褐

飞虱防控的潜在靶标，NlGPI 在褐飞虱 YLS 释

放过程中的具体调控机制还需进一步深入研究。 
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