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干扰 TcRXR2 对朱砂叶螨卵期的致死效果分析* 
饶腾悦**  马  婷  申光茂  张  赞*** 

（西南大学植物保护学院，重庆 400715） 

摘  要  【目的】基于 RNA 干扰（RNA interference，RNAi）技术筛选朱砂叶螨 Tetranychus cinnabarinus

卵孵化过程中的关键基因，为开发靶向朱砂叶螨卵期的 RNAi 控制技术奠定基础。【方法】 通过基因克

隆、序列分析和 qPCR 分析，筛选出在朱砂叶螨卵期特异性表达的基因（类视黄醇 X 受体 2，Retinoid X 

receptor 2, TcRXR2），并应用 RNAi，表型观察分析干扰 TcRXR2 基因表达后，对朱砂叶螨各个发育过程

的影响。【结果】 克隆获得了 TcRXR2 的全长序列，开放阅读框长度为 1 293 bp，可编码氨基酸为 430 aa，

具有核受体的 DNA 结合域（DNA-binding domain, DBD）和配体结合域（Ligand binding domain, LBD）。

TcRXR2 在第二若螨阶段高表达，在其他阶段无显著性差异（P>0.05），但是进一步检测其在不同日龄卵

中的表达发现，TcRXR2 在卵后期表达量显著提高（P<0.05）。在连续饲喂 dsTcRXR2 的条件下，朱砂叶螨

幼螨仍能成功发育为成螨，使用点滴 dsTcRXR2 的方式处理卵则可显著影响卵的孵化（P<0.05），具有致

死效应。这些结果表明，TcRXR2 基因是影响朱砂叶螨卵孵化的特异性 RNAi 靶点。【结论】 研究找到了

一个对朱砂叶螨卵期具有致死效应 RNAi 靶点，为利用 RNAi 技术防治朱砂叶螨奠定了基础。 

关键词  RNA 干扰；朱砂叶螨；害螨防治；类视黄醇 X 受体 2 

Analysis of the lethal effect of RNA interfering with TcRXR2 on  
the egg stage of Tetranychus cinnabarinus 

RAO Teng-Yue**  MA Ting  SHEN Guang-Mao  ZHANG Zan*** 

(College of Plant Protection, Southwest University, Chongqing 400715, China) 

Abstract  [Aim]  To utilize RNA interference (RNAi) technology to identify crucial genes involved in the hatching process 

of  Tetranychus cinnabarinus, and thereby lay the groundwork for the development of targeted RNAi control techniques 

specifically aimed at the egg stage of this pest. [Methods]  Genes specifically expressed during the egg stage of T. 

cinnabarinus were screened using gene cloning, sequence analysis, and qPCR. One, the retinoid X receptor 2 (TcRXR2), was 

identified and subjected to RNAi. Phenotypic observations were conducted to analyze the impact of RNAi on TcRXR2 gene 

expression in various developmental stages of T. cinnabarinus. [Results]  The full-length sequence of TcRXR2 was 

successfully cloned, with an open reading frame of 1 293 bp, encoding 430 amino acids. It features a nuclear receptor 

DNA-binding domain (DBD) and a ligand-binding domain (LBD). TcRXR2 was highly expressed during the second nymph 

stage, with no significant differences in expression in other stages (P<0.05). However, further examination of its expression 

during egg development revealed that its expression significantly increased as development progressed. Nymphs that were 

continuously fed dsTcRXR2 were still able to successfully develop into mites. However, the treatment of eggs with dots of 

dsTcRXR2 significantly affected hatching, demonstrating a lethal effect on embryos. These results suggest that the TcRXR2 

gene is a specific RNAi target that influences the hatching of T. cinnabarinus eggs. [Conclusion]  A specific RNAi target 

with lethal effects on the eggs of T. cinnabarinus, was successfully identified, thereby providing a foundation for utilizing 

RNAi technology to control this pest. 
Key words  RNA interference; Tetranychus cinnabarinus; pest mite control; retinoid X receptor 2 
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植食性螨是诸多农作物上的重要有害生物，

其寄主范围可达 140 科的 1 200 余种植物

（Migeon et al.，2010）。朱砂叶螨 Tetranychus 

cinnabarinus 是一种常见的植食性害螨，也被认

为是二斑叶螨 T. urticae 的异名（Auger et al., 

2013），可为害棉花、花卉和蔬菜等多种经济作

物（Sertkaya et al., 2010；Grbić et al., 2011；

Ouyang et al., 2018）。当前害螨的防控以化学防

治为主，然而由于螨繁殖能力强、世代周期短，

它们对田间常用的拟除虫菊酯类、线粒体复合物

抑制剂类以及螺螨酯、乙螨唑等常用杀虫剂和杀

螨剂都产生了很高抗性（Stumpf and Nauen, 2001; 

He et al., 2008; Van Leeuwen et al., 2010; 戴宇婷

等, 2013; 王保军等, 2019）。抗性问题导致化学

农药对螨防治效果降低的同时，也使田间农药的

使用量增加，给环境安全带来了沉重负担。因此，

开发新型环保、安全且高效的害虫防治技术具有

迫切的需求，也是当前研究的热点。 

RNA 干扰（RNA interference，RNAi）的机

制是以外源性双链 RNA（dsRNA）为活性物，

触发生物体内互补 mRNA 的降解（Fire et al., 

1998）。RNAi 是一种在分子水平上直接修饰生

物体过程的方法，已经被广泛应用于功能基因组

学研究（Jain et al., 2020）、疾病治疗（Liao and 

Tang, 2016; Saw and Song, 2020）以及害虫防治

（Choudhary et al., 2021）等领域。高效的 RNAi

可以大量减少生物体内功能蛋白的量，进而导致

与其功能相关的生理过程和组织结构出现异常。

比如靶向节肢动物发育过程中关键基因的

RNAi，可以引起害虫幼虫畸变或者不能顺利蜕

皮（Xu et al., 2019, 2021a, 2021b; Qu et al., 2022; 

Zhang et al., 2022）。靶向害虫解毒代谢系统的

RNAi 既是研究相关基因功能的重要工具，也具

备被开发成抗性治理方法的潜力（Hough et al., 

2022）。因此，该技术作为一种新型有害生物控

制方法，被认为在未来植物保护领域具有巨大的

应用潜力，并且近年来已经逐渐开始有市场化的

应用（Head et al., 2017; Rodrigues et al., 2021）。

将RNAi用于害虫防治的一大优势在于以核酸作

为活性物质以及靶向特定的基因作用方式，相较

传统化学防治而言具有更强的特异性和环境安

全性（Jiang et al., 2017; Sun et al., 2019）。将

RNAi 应用于害虫防控，除了作用方式外，其递

送方式也是影响最终效果的重要因素。目前有多

种途径可将 dsRNA 递送至生物体内，包括饲喂、

浸泡和注射（Kumar et al., 2008; Powell et al., 

2017; Niu et al., 2018）。同时，利用转基因的方

式让植物可以直接表达靶向特定基因的 dsRNA，

也是一种实现 RNAi 控虫的有效途径（Zhang 

et al., 2017; Rodrigues et al., 2021）。而无论采用

哪种递送方式，开展 RNAi 防治的第一步都是筛

选合适的靶基因。 

针对害螨的 RNAi，已建立了成熟的技术体

系，可以通过饲喂、注射和浸泡成功递送 dsRNA。

前期研究发现，沉默相关蛋白基因能够导致朱砂

叶螨的高死亡率，并且多个基因结合对死亡率有

协同作用（Kwon et al., 2016）。蜕皮激素受体

表达的降低可能会阻断朱砂叶螨幼螨发育为成

螨（Shen et al., 2019）。因此，筛选致死基因和

研究致死机制是有效控制 RNAi 的重要基础。在

此基础上，本研究通过 RNAi 技术进一步筛选能

够影响朱砂叶螨特定发育阶段的关键靶标基因，

丰富害螨 RNAi 防控的靶基因库。 

1  材料与方法 

1.1  供试昆虫 

本试验中使用的朱砂叶螨种群最初采集于

中国重庆市北碚区田间豇豆叶片上，在不接触任

何农药的条件下，使用豇豆叶 Vigna unguiculata

在培养箱（GLD-260B-3，宁波乐电仪器制造有

限公司）中持续饲养了 19 年以上。整个试验过程

中，环境条件保持恒定，温度控制在（26±1）℃，

光周期为 14 L∶10 D，湿度保持在 50%-70%。 

1.2  朱砂叶螨不同发育阶段样品的收集和总

RNA 提取 

采用叶碟法收集朱砂叶螨不同发育阶段样

品，具体操作参考 Kwon 等（2013）方法，步骤

为：在 12 cm 的培养皿中放置海绵，表面铺上滤
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纸，然后在海绵周围加水，使滤纸保持湿润。将

豇豆叶（2 cm × 2 cm）放在滤纸上，再将 50 头

雌成螨转移到每片叶子上，待雌成螨在叶碟上产

卵 24 h 后移除，叶碟上留下的卵可直接收集或

再生长发育 1、2 和 3 d 后收集，分别收集 1 日

龄卵（1 day-old-egg，1E）、2 日龄卵（2 day- 

old-egg，2E）、3 日龄卵（3 day-old-egg，3E）

和 4 日龄卵（4 day-old-egg，4E）。此外，还收

集了不同发育阶段的朱砂叶螨，包括刚孵化的幼

螨、第 1 和第 2 若螨以及 3 日龄的雌成螨。以约

1 500 粒卵、400 头幼螨、300 头若螨和 200 头成

螨分别提取 RNA，各发育阶段设置 3 个生物学

重复。采用 Invitrogon 公司的 TRizol 试剂盒提取

RNA，提取方法参见试剂说明书。通过紫外分光

光度计（GE Healthcare Bio-Science）测量吸光度

来评估 RNA 的质量和浓度，并用 1%琼脂糖凝

胶电泳进一步确认 RNA 的完整性。 

1.3  基因克隆与序列分析 

使用 PrimeScriptt® RT 试剂盒（TaKaRa，上

海，中国）从 1 μg 总 RNA 中反转录合成第一链

cDNA。PCR 引物根据朱砂叶螨转录组数据

（ https://www.ncbi.nlm.nih.gov/search/all/?term=

SRP060716）设计（表 1），用于扩增目标基因

的全长编码序列（CDS）。PCR 扩增参照 I-5™2 

× High-Fidelity Master Mix（北京擎科生物科技

股份有限公司，北京，中国）试剂盒。PCR 产物

经 1%琼脂糖凝胶电泳验证后，用通用 DNA 纯

化试剂盒（天根生化科技（北京）有限公司，北

京，中国）回收纯化，并与 pGEM-T Easy

（Promega，Madison，WI）克隆载体连接。重

组质粒经核苷酸测序后，用邻接法将目标基因序

列生成相应的节肢动物蛋白进化树（Tamura 

et al., 2007）。使用 NCBI 数据库（https://www. 

ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/wrpsb.cgi）分析目

标基因的保守结构域。 

1.4  qPCR 分析 

使用 DNase I（Promega，Madison，WI）去

除总 RNA 样品中的基因组 DNA 后转录 DNA 样

品。使用 1.5.4.1 提取的 RNA 产物和 Prime 

ScriptTM RT Reagent Kit（DRR037）进行反转录，

合成第一链 cDNA，反应体系及程序如下：试剂

Reagent 用量：5 × PrimeScript Buffer 4 μL、

PrimeScript RT Enzyme MIX I 1 μL、Oligo dT 

Primer I 1 μL、Random 6 mers 1 μL、去除 gDNA 

的 RNA 11 μL、RNase-Free H2O 2 μL、轻微混匀，

于 37 ℃孵育 15 min，85 ℃孵育 15 s，产物﹣

20 ℃保存。随后，将模板 cDNA、qPCR Mix

（Promega，Madison，WI）和引物（表 1）共同

添加至 qPCR 反应体系中进行 PCR 扩增（94 ℃

预变性 20 s；10 s，60 ℃ 20 s，40 个循环；溶

解曲线 60 ℃至 95 ℃，平衡时间 15 s）。为确保

扩增产物的特异性，反应结束后对所有反应进行熔

解曲线分析（60-95 ℃）。每个 qPCR 分析包括 3

个生物学重复和 2 个技术重复。选用核糖体蛋白

S18（RP18S）作为参考基因，并计算相对表达

量（Pfaffl, 2001）。基因表达量的数理统计采用

SPSS16.0 软件。 

1.5  RNA 干扰 

通过 PCR 扩增带有 T7 启动子序列的 RNAi

靶基因的特定片段，利用 Transcript Aid T7 High 

Yield Transcription Kit（赛默飞世尔科技（中国）

有限公司，上海，中国）进行体外合成 dsRNA

并纯化。在螨不同发育阶段（幼螨、若螨和成螨）

的 RNAi 试验中，参考 Kwon 等（2013）方法，

将新鲜豇豆叶剪成 2 cm × 2 cm 正方形，60 ℃下

脱水 1-2 min，将叶片放在 dsRNA 滴液（20 μL，

约 1 200 ng/μL）上，直至完全吸收。每 24 h 更

换一次 dsRNA 处理过的豇豆叶片。雌成螨经

dsRNA 处理 48 h 后提取 RNA，通过 qPCR 检测

沉默效率，并在幼螨到成螨的发育过程中持续饲

喂 dsRNA，观察表型变化。以 dsGFP 作为对照，

每个处理包含 30-40 头螨，试验重复 3 次。卵的

处理中，将 0.3 μL 的 dsRNA 滴在卵的表面，每

天处理一次，直到孵化或死亡。使用 GFP 作为

对照，每个处理包含 30-40 头螨，重复试验 3 次。 

1.6  数据分析 

使用 SPSS16.0 对试验数据进行统计分析，

两组数据之间的两两比较使用独立样本 t 检验 
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表 1  引物信息 

Table 1  Primer information 

引物名称 Primer name 引物序列（5′-3′） Sequence (5′-3′) 

cds-TcRXR2-F ATGTACAAAAAGGATAGACCC 

cds-TcRXR2-R TTAATGGTCGGAAGTGTTTTCC 

dsRNA-TcRXR2-F TAATACGACTCACTATAGGGAACTCACCAACTCCCAT 

dsRNA-TcRXR2-R TAATACGACTCACTATAGGGTATTCCGTTGTCGCTC 

qPCR-TcRXR2-F CCAAACATTTGGCAAGCAGCTG 

qPCR-TcRXR2-R GGCTTGATGTGCTGAATTACGAT 

qPCR-18-S ACGTGCTGGTGAACTTACCGAAGA 

qPCR-18-R TGCCTATTCAAGAACCAAAGTGGG 

 

（t-test），两组以上的样本使用单因素方差分析

（ANOVA with Tukey's post hoc test），数据之间

P<0.05 则认为存在显著性差异。 

2  结果与分析 

2.1  RXR2 序列分析 

TcRXR2 基因的完整编码序列如图 1（A）所

示。TcRXR2 开放阅读框全长为 1 293 bp，可编

码 430 aa，蛋白分子量为 48.171 5 kD，等电点为

8.67。使用昆虫和螨的同源蛋白序列构建进化

树，如图 1（B）所示。RXR 在节肢动物中广泛

存在，其中，TcRXR2 与柑橘全爪螨 Panonchus 

citri RXR 蛋白同源性最高，与昆虫纲的 RXR 蛋

白亲缘性相对较远。RXR 蛋白隶属于类视黄醇 X

受体家族，序列对比结果显示，TcRXR2 蛋白具

有 DNA 结合域（DNA-binding domain，DBD）

和配体结合域（Ligand binding domain，LBD），

与朱砂叶螨体内同源蛋白 TcRXR1 相比，TcRXR2

缺失了 RNA 识别域（RNA recognition motif，

RRM）（图 1：C）。 

2.2  TcRXR2 的表达特征 

检测 TcRXR2 在朱砂叶螨发育过程中的表达

量发现，TcRXR2 在卵期的后期（3-4 日龄）表达

量逐渐升高，在卵孵化前的 4 日龄卵中表达量最

高（P=0.001）（图 2）。在卵至成螨的发育过

程中（图 3），TcRXR2 在 2 龄若螨表达量最高

（P=0.001），在成螨的表达量显著降低（P< 

0.05）。 

2.3  RXR2 序列的 RNA 干扰 

经过饲喂法 RNAi 处理 48 h 后，通过 qPCR

检测 dsTcRXR2 的干扰效率，结果如图 4 所示，

相较于 dsGFP 对照组，dsTcRXR2 处理组的

TcRXR2 表达量显著下降 35%（P=0.026）。

dsTcRXR2 在分子水平上的作用得到证实后，从

初孵幼螨开始进行持续饲喂 dsRNA 实验，以评

估是否可以阻断幼螨的发育，结果显示（图 5）

相较于 dsGFP 对照组，dsTcRXR2 处理组的幼螨

存活率虽有下降，但无显著差异（P>0.05），90%

以上的初孵幼螨均能发育至成螨。 

使用 dsTcRXR2 对朱砂叶螨的卵进行了点滴

处理，结果如图 6（A）所示。相较于 dsGFP 对

照组，dsTcRXR2 处理对卵具有显著的致死作用，

60%以上的卵不能孵化（P=0.001）。在表型变

化中，出现了 3 种与卵壳形态异常或脱落异常相

关的致死表型，分别为卵畸形、干瘪以及内部组

织消融（图 6：B）。 

3  结论与讨论 

视黄酸受体超家族基因是生物体内一种重

要的转录因子，分为两大亚家族，其中类视黄醇

X 受体（Retinoid X receptor，RXR）隶属于第二

亚家族核受体，主要通过与其他核受体如甲状腺

激素受体（TR）和类视黄醇受体（RAR）形成

异二聚体来发挥作用，从而识别和结合在 DNA

上的特定响应元件（Response elements）（Brtko  
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图 1  朱砂叶螨 TcRXR2 序列分析 

Fig. 1  TcRXR2 sequence analysis of Tetranychus cinnabarinus 

A. TcRXR2 全长克隆，M 代表 2 000 bp DNA marker，1-8 代表 TcRXR2 PCR 产物； 

B. TcRXR2 蛋白进化树；C. TcRXR1 和 TcRXR2 蛋白结构域。 

A. Full length clones of TcRXR2, M represents 2 000 bp DNA marker, and 1-8 represents PCR products;  
B. Phylogenetic tree of TcRXR2 protein; C. TcRXR1 and TcRXR2 protein domain. 

 

 
 

图 2  TcRXR2 在朱砂叶螨不同日龄卵中的表达量 

Fig. 2  Expression patterns of TcRXR2 at egg developmental stages 

E1：1 日龄卵；E2：2 日龄卵；E3：3 日龄卵；E4：4 日龄卵。图中数值为平均值±标准误， 

折线上不同小写字母代表差异显著（P<0.05，ANOVA with Tukey's post hoc test）。图 3 同。 

E1: 1-day-old egg; E2: 2-day-old egg; E3: 3-day-old egg; E4: 4-day-old egg. Data are presented as mean±SE. The broken 
line with different letters indicates significant difference (P<0.05, ANOVA with Tukey's post hoc test). The same for Fig. 3. 
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图 3  TcRXR2 在不同发育阶段的相对表达 

Fig. 3  Expression patterns of TcRXR2 at different 
developmental stages 

E：卵；L：幼螨；N1：第 1 若螨； 

N2：第 2 若螨；A：成螨。图 5 同。 

E: Egg; L: Larval; N1: The first nymph;  
N2: The second nymph; A: Adult.  

The same for Fig. 5. 

 
 

图 4  dsTcRXR2 干扰效率检测 

Fig. 4  The detection of interference efficiency of dsTcRXR2 

图中数据为平均值±标准误，柱上标有*表示不同 

处理间存在显著差异（P<0.05，t 检验）。 

dsGFP：对照组；dsTcRXR2：处理组。下图同。 

Data are presented as mean±SE. Histograms with * indicate 
statistical significant difference (P<0.05, t-test). dsGFP: 

Control group; dsTcRXR2: Treatment group. The same below. 
 

 
 

图 5  对朱砂叶螨幼螨至成螨发育的影响 

Fig. 5  Effects on the development of Tetranychus cinnabarinus from larval to adults   

A. dsRNA 对螨卵后发育的影响；B. 对应表型。L1：幼螨第 1 天；L2：幼螨第 2 天； 

N1-1：第 1 若螨第 1 天；N1-2：第 1 若螨第 2 天；N1-3：第 1 若螨第 3 天； 

N2-1：第 2 若螨第 1 天；N2-2 第 2 若螨第 2 天。 

A. Effects of dsRNA on the development of mites (after egg stage); B. Corresponding phenotypes. 
 L1: 1st day larval; L2: 2nd day larval; N1-1: 1st day first nymph; N1-2: 2nd day first nymph;  

N1-3: 3rd day first nymph; N2-1: 1st day second nymph; N2-2: 2nd day second nymph.  
 

and Dvorak, 2020）。在昆虫中，RXR 的同源基

因超气门蛋白（USP）作为蜕皮激素受体（EcR）

的配体蛋白在激素通路中起着关键作用，广泛参

与昆虫的发育过程（Bonneton et al., 2003）。在

烟草天蛾 Manduca sexta、埃及伊蚊 Aedes aegypti

和赤拟谷盗 Tribolium castaneum 等多种昆虫体

内均有 2 种 USP（Jindra et al., 1997; Wang et al., 

2000; Tan and Palli, 2008），它们的功能往往与

蜕皮激素受体联系密切。但是在螨类中，虽然也

发现了两条 RXR 基因，但其功能可能与昆虫具

有一定的差异。前期研究发现，无论干扰柑橘全

爪螨还是朱砂叶螨的 EcR 基因均对幼螨至成螨 
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图 6  dsTcRXR2 对卵的致死效应 

Fig. 6  Lethal effect of dsTcRXR2 on the egg  

A. 卵死亡率；B. 致死表型。 

A. The death rate of unsuccessful hatching; B. The lethal phenotypet. 
 

的发育过程具有致死效果，且干扰柑橘全爪螨

RXR 基因可以阻断其幼螨发育至成螨（Shen 

et al., 2019b; Li et al., 2022a），但是在二斑叶螨

的研究中发现不论干扰 RXR1 还是 RXR2，都对

幼螨至成螨的发育过程没有明显影响（Yoon 

et al., 2018），这与此前朱砂叶螨 RXR1（Shen 

et al., 2023）以及本研究对 RXR2 的干扰结果一

致。而本次研究发现利用 dsRNA 处理叶螨的

RXR2 基因可以显著影响卵的孵化并具有致死效

应。根据前期相关报道以及本次研究的结果可以

推测，RXR2 基因在叶螨中可能不像在其他昆虫

中那样在幼螨到成螨的发育过程中发挥重要功

能，而是在卵发育过程中起到关键作用。说明在

叶螨中，RXR 基因在卵后发育过程中的作用并不

如昆虫或者柑橘全爪螨中明显。叶螨RXR与EcR

是否存在互作，以及潜在的作用机制还有待深入

研究。 

针对朱砂叶螨卵的 RNAi 研究发现，水溶性

物质很容易渗透进入卵内部（Shen et al., 2023），

因此一些干扰后对卵有致死效果的基因，采用点

滴法处理卵具有理想的致死效果。然而，对于那

些在卵后期起作用的基因，由于主要通过饲喂法

递送，害螨肠道摄入的 dsRNA 容易降解，而且

难以穿透肠道到达靶标组织，从而导致最后实验

结果不如预期。因此，本研究虽然未观察到

dsRNA 对幼螨到成螨发育过程的影响，除了靶

基因本身功能的因素外，也有可能与递送方式有

关。另一方面，在田间的应用中，直接靶向水溶

性物质更容易渗透的卵期也是更好的选择。 

当前在 dsRNA 递送的方法上，很多研究也

做了突破性的尝试，例如，使用多种可搭载

dsRNA 的纳米材料，这些材料可以提高 dsRNA

在生物体内的稳定性和在生物组织中的渗透性，

选择合适的递送载体可能在田间使用喷施方式

应用 dsRNA 时起到至关重要的作用。目前已报

道的可以成功搭载 dsRNA 的材料主要有壳聚糖

（Chitosan）、脂质体（Lipofectamine）、碳量

子点、星形聚阳离子（Star polycation，SPc）和

肽（Peptide）等载体。以壳聚糖搭载 dsRNA 对

埃及伊蚊进行干扰相较于直接使用 dsRNA，可

提高 5%的致死率（Ramesh Kumar et al., 2016），

若将壳聚糖与三聚磷酸钠交联形成复合物，可进

一步提高 dsRNA 的干扰效率，增加约 10%，埃

及伊蚊整体死亡率可达 70%以上（Raja et al., 

2015; Dhandapani et al., 2019）。这是因为壳聚糖

能与内吞通路的核心蛋白网格蛋白重链结合，增

加 dsRNA 被细胞内吞的量，提高致死效率（Zhou 

et al., 2023）。此外，据报道，当碳量子点、壳

聚糖和脂质体分别作为载体搭载相同 dsRNA

时，以碳量子点为载体的 dsRNA 制剂导致二化
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螟Chilo suppressalis的死亡率最高，壳聚糖次之，

而脂质体最低（Wang et al., 2020）。多肽类载体

同样通过提高细胞对 dsRNA 的吸收来增加昆虫

的死亡率，已有报道表明多肽类载体可提高

dsRNA 对赤拟谷盗和豌豆蚜 Acyrthosiphon 

pisum 的致死率（Avila et al., 2018; Hunter et al., 

2018）。星形聚阳离子作为载体能够提高 dsRNA

穿透昆虫体壁的能力，进而增加致死率。据报道，

相关载体能显著增加蚜虫、二化螟和草地贪夜蛾

Spodoptera frugiperda 等害虫的死亡率（Sun et al., 

2020; Li et al., 2022b; Yan et al., 2022; Chao et al., 
2023）。这些不同的载体主要针对 dsRNA 已被

降解和难以到达靶标位置等局限，提高 dsRNA

进入靶标生物细胞的效率，从而增加其对有害生

物的防控能力（Yoon et al., 2017; Vermeulen 

et al., 2018; Demirer et al., 2019）。 

昆虫的卵具有独特的外壳结构，可以帮助昆

虫抵御外部环境压力，以便昆虫在不利的季节或

环境中保持种群的延续。相对于昆虫其他发育阶

段，该阶段仅能通过渗透或者注射递送 dsRNA。

如果考虑利用 dsRNA 进行害虫控制，那么目前

唯一可行的递送方式就是通过渗透。考虑到这一

点，我们在试验中采用的点滴法 RNAi 更接近于

在大田环境中使用 dsRNA 农药的喷雾方式。 

通过利用点滴法使用 dsRNA 干扰朱砂叶螨

卵中 TcRXR2 基因，结果显示卵出现显著的致死

效果。这一发现为深入研究 TcRXR2 基因在昆虫

卵中的生物学功能提供了理论基础，也为利用

dsRNA 作为生物源农药防治朱砂叶螨奠定了基

础。进一步结合已报道的 dsRNA 递送载体，探

索不同的递送载体对 RNA 干扰法防治害虫害螨

的影响将成为未来研究的重要方向。 
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