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昆虫翅型分化的分子机制研究进展* 
袁一杨**  李  卓  门兴元  戈  峰*** 

（山东省农业科学院植物保护研究所，山东省植物病毒学重点实验室，济南 250100） 

摘  要  昆虫翅多型现象指在同一种群中同时存在扩散型（有翅型或长翅型）和繁殖型（无翅型或短翅型）

个体，是自然界广泛存在的一种表型可塑性现象。飞虱和蚜虫是研究翅型分化的重要模型，也是重要的农

业害虫。本文以飞虱和蚜虫为对象，重点从胰岛素信号通路、TOR（Target of rapamycin）信号通路、Wnt

信号通路、内共生菌、植物病毒、神经肽与神经递质和翅发育等方面综述了昆虫实现翅型分化分子机制的

最新研究成果，并对未来昆虫翅多型的研究方向与应用进行了讨论。 

关键词  表型可塑性；翅多型；分子调控机制；飞虱；蚜虫 

Recent advances in understanding the molecular mechanisms 
underlying wing polyphenism in planthoppers and aphids 

YUAN Yi-Yang**  LI Zhuo  MEN Xing-Yuan  GE Feng*** 

(Shandong Provincial Key Laboratory of Plant Virology, Institute of Plant Protection,  

Shandong Academy of Agricultural Sciences, Jinan 250100, China) 

Abstract  Wing polyphenism is a common form of phenotypic plasticity observed in insects. In populations displaying wing 

polyphenism, individuals may exhibit either dispersal or reproduction morphs. Planthoppers and aphids, significant 

agricultural pests, serve as prominent model organisms for studying wing polyphenism. In this overview, we investigate recent 

advancements in understanding insect wing polyphenism, focusing on various factors such as IIS signaling, TOR signaling, 

Wnt signaling, endosymbionts, plant viruses, neuropeptides and neurotransmitters, and wing development. Furthermore, we 

offer insights into potential directions for future research and suggest the exploration of innovative pest control strategies 

based on the manipulation of wing polyphenism. 

Key words  phenotypic plasticity; wing polyphenism; molecular mechanisms; planthoppers; aphids 

飞行是动物在进化过程中获得的探寻新栖息

地的重要能力，对于动物的繁衍生息至关重要

（Roff，1994；Wootton and Kukalová-peck，2000）。

然而，飞行器官的产生与维持需要耗费大量的能量

（Greenewalt，1975）。为了平衡扩散迁移（飞行）

与扩大种群规模（繁殖）之间的能量需求，昆虫进

一步进化出翅多型现象：在同一种群中同时存在扩

散型（有翅型或长翅型）和繁殖型（无翅型或短翅

型）2 种形态完全不同的个体（Harrison，1980；

Roff，1986；Zera and Denno，1997；Braendle et al.，

2006）。扩散型具有完全发育的翅和飞行肌等飞行

器官，繁殖型则具有更为成熟的繁殖系统。因此，

翅多型现象是昆虫在进化过程中平衡能量分配的

结果。 
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昆虫在扩散型和繁殖型之间的转换过程主要

包括三个阶段：感受环境条件-体内细胞间信号传

导-特定组织的形态发育（Xu and Zhang，2017；Lin 

and Lavine，2018；Zhang et al.，2019）。基于对可

改变昆虫翅型分化的环境因素的理解，目前主要围

绕体内胞间信号传导的分子机制开展深入研究

（Müller et al.，2001；Brisson, 2010；Zhang et al.，

2019； Yuan et al.，2020）。其中，飞虱和蚜虫是

研究昆虫翅多型的两类主要模型。近几年，我国学

者在飞虱和蚜虫的翅型调控领域取得了一系列突

破性进展。本文结合《科学高峰大讲堂》系列讲座

相关内容，从胰岛素信号通路、TOR（Target of 

rapamycin）信号通路、蜕皮激素信号通路、内共

生菌、植物病毒、神经肽和翅发育等方面综述了昆

虫翅多型分子机制的最新研究成果，并对未来昆虫

翅型分化调控的研究方向进行了展望。 

1  信号通路 

1.1  胰岛素信号通路 

胰岛素信号通路是调控昆虫翅多型的重要途

径。2015 年，浙江大学徐海君和张传溪教授团队

率先揭示了褐飞虱 Nilaparvata lugens 的胰岛素受

体 InR1 和 InR2 通过逐级磷酸化过程调控翅原基中

转 录 因 子 FoxO （ Forkhead transcription factor 

subgroup O）的表达，从而控制其翅型分化的分子

机制（Xu et al.，2015）。进一步研究发现，褐飞虱

microRNA miR-34、胰岛素通路和昆虫激素（保幼

激素和蜕皮激素）形成了一个正向调控回路来控制

其翅型分化（Ye et al.，2019）。胰岛素信号通路也

受性别决定基因 Tra-2（Transformer-2）调控，敲

低雌性褐飞虱成虫 Tra-2 表达可通过上调 PI3K

（Phosphatidylinositol-3-OH kinase）和 Akt（Protein 

kinase B）的表达来抑制 FoxO，从而产生长翅型雌

性子代（Zhuo et al.，2017）。作为胰岛素信号通路

下游关键的转录因子，FoxO 直接抑制了褐飞虱翅

原基细胞增殖，从而引导其发育为短翅型个体（Lin 

et al.，2020）。 

2022 年，浙江大学徐海君团队寻找到一个调

控飞虱翅型分化的新分子开关 Zfh1（Zhang et al.，

2022）。首先通过 RNA-seq 找到了 123 个在长翅型

和短翅型褐飞虱幼虫胸部背板差异表达的转录因

子基因，利用 RNAi（RNA interference）技术筛选

显示 Zfh1 参与了翅型分化的调控，敲低 Zfh1 表达

可显著增加长翅型个体数量，且不会影响幼虫生长

发育和存活。同时，敲低灰飞虱 Laodelphax 

striatellus Zfh1 也能够显著增加长翅型个体比例，

说明 Zfh1 在飞虱翅多型中的调控功能比较保守。

RNA-seq、CRISPR/Cas9 基因敲入和免疫沉淀试验

结果表明，Zfh1 直接结合到 FoxO 启动子区以抑制

FoxO 表达，从而促进褐飞虱向有翅型发育。形态

学观察和组织表达模式结果显示，Zfh1 和翅发育基

因 Ubx（Ultrabithorax）在调控翅型分化方面相互

独立。同时敲除 Zfh1 和胰岛素通路关键基因 InR1

或 Akt 不能反转褐飞虱有翅比例，胰岛素通路关键

基因的表达也不会影响 Zfh1 蛋白水平，说明 Zfh1

和胰岛素通路互相独立发挥翅型调控功能。该研究

首次明确了一个独立于 Ubx 和胰岛素通路的翅型

分化控制开关基因，拓展了学界对于昆虫翅型分化

调控机制的认识，Zfh1 上下游的具体调控机制尚待

进一步阐明。 

转录组分析显示，胰岛素信号通路在蚜虫的翅

多型调控中也可能发挥了重要作用（Grantham 

et al.，2020；Ji et al.，2021）。2020 年，西南大学

王进军课题组首先揭示了小 RNA 通过胰岛素信号

通路调控桔二叉蚜 Aphis citricidus 翅型分化的分子

机制（Shang et al.，2020a）。当种群密度较低时，

桔二叉蚜 miRNA aci-miR-9b 表达水平下调，导致

其靶标基因 ABCG4 上调表达，碳水化合物水平升

高，进而通过增加 ILP3（Insulin-like peptide 3）分

泌激活了胰岛素信号通路从而产生无翅蚜；当种群

密度增加时，miR-9b 表达水平升高，逆转了下游

的系列调控通路，促进有翅蚜产生（Shang et al.，

2020a）。 

2023 年，山东省农业科学院戈峰课题组和中

国科学院动物研究所孙玉诚课题组发文揭示了胰

岛素信号通路在调控豌豆蚜 Acyrthosiphon pisum

翅型分化中功能的研究结果（Yuan et al.，2023a）。

研究结果表明，产生高比例无翅蚜的母代孤雌蚜头

部中，类胰岛素肽 ILP5（Insulin-like peptide 5）的

基因表达水平显著高于产生高比例有翅蚜的母代

孤雌蚜头部。但是，使用 RNAi 技术敲低 ILP5 
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mRNA 水平并未影响子代有翅蚜比例。RNAi 和药

理学试验结果发现，胰岛素受体 InR1 和 InR2 可能

没有参与豌豆蚜跨代翅型分化的调控。有趣的是，

孤雌豌豆蚜胚胎中的 FoxO 可通过抑制翅发育基因

表达来引导其产后向无翅型发育，这一现象与褐飞

虱 FoxO 表现类似，区别在于豌豆蚜 FoxO 在胚胎

期调节翅发育，而褐飞虱 FoxO 则在幼虫期调控翅

发育（Xu et al.，2015）。因此，胰岛素信号通路调

控翅型分化的功能可能在蚜虫进化过程中出现了

功能分化。 

1.2  TOR 信号通路 

TOR 信号通路是进化上非常保守的营养感知

途径，参与调控了繁殖、寿命和组织降解等生物过

程（Katewa and Kapahi，2011；Xu et al.，2020）。

2023 年，中国科学院动物研究所孙玉诚和戈峰团

队率先阐明了 TOR 信号通路通过调控细胞自噬介

导的翅原基降解控制豌豆蚜发育成无翅型的分子

机制（Yuan et al.，2023b）。研究发现了一个 TOR

信号通路上，由基因复制产生的新转录因子

REPTOR2。在拥挤或物理接触条件下，REPTOR2

通过调控翅原基细胞的自噬来反向控制豌豆蚜翅

型分化。有趣的是，常见的细胞凋亡并没有参与翅

原基降解过程。该研究不仅揭示了一种新的调控昆

虫翅型分化的通路，也为阐明蚜虫的繁殖型个体为

什么不长翅提供了理论依据。 

1.3  Wnt 信号通路 

Wnt 信号通路在调控生物组织器官发育中发

挥着重要作用，尤其对于昆虫翅发育的调控至关重

要（Swarup and Verheyen，2012）。2023 年，中国

农业大学沈杰团队首次报道 Wnt 通路调控豌豆蚜

翅型分化的研究成果（Zhou et al.，2023）。研究结

果显示，Wnt 是豌豆蚜 2 龄若蚜早期决定翅型的关

键调控因子，敲低 Wnt2、Wnt11b 和 Wnt 受体基因 

fz2（Frizzled 2）或下游靶标基因 Vg（Vestigial）和

Omb（Optomotor-blind）均可降低有翅蚜比例；敲

低 Wnt 通路的抑制子小 RNA miR-8 则可显著增加

有翅蚜比例。进一步试验结果表明，敲低 fz2 可激

活翅原基细胞凋亡，导致无翅蚜产生。这一结果不

仅证明了 Wnt 信号通路调控豌豆蚜翅型分化的分

子机制，也说明介导豌豆蚜翅原基细胞死亡的机制

较为复杂，有待进一步探究。 

2  内共生菌 

动植物-微生物共生是自然界中普遍存在的现

象，共生微生物可帮助宿主应对各种环境胁迫，开

拓新的栖息地，因此对于物种的生存乃至生态系统

的稳定都至关重要（Bronstein, 2015）。昆虫翅多型

是一种极为重要的环境适应现象，可能也受到内共

生菌的调控。 

蚜虫体内存在两类内共生菌，分别为初级内共

生菌和次级内共生菌（Oliver et al.，2010）。初级

内共生菌 Buchnera 为宿主蚜虫提供多种必需氨基

酸、维生素和嘌呤等营养物质以维持宿主正常生长

发育（Nakabachi and Ishikawa，1999；Ramsey et al.，

2010；Hansen and Moran，2011；Douglas，2014）；

次级内共生菌则与宿主的环境适应能力密切相关，

可显著提高宿主对寄主抗性、温度、天敌和致病微

生物等环境胁迫的应对能力（Montllor et al.，2002；

Tsuchida et al.，2004；Scarborough et al.，2005；

Guay et al.，2009）。已有研究表明，使用抗生素利

福平清除孤雌麦长管蚜 Sitobion avenae 体内的初

级内共生菌 Buchnera 可显著减少有翅蚜比例，同

时显著降低体重与繁殖能力（Zhang et al.，2015）。

次级内共生菌 Regiella 可显著抑制拥挤条件下孤雌

豌豆蚜子代的有翅蚜比例（Leonardo and Mondor，

2006）；有趣的是，孤雌豌豆蚜在检测到报警信息

素后，Regiella 帮助其增加子代有翅蚜比例（Reyes 

et al.，2019），说明同一种内共生菌根据不同环境

条件控制寄主的翅型分化方向。桔二叉蚜 16S 

rRNA 测序结果表明，2 种假单胞菌在有翅蚜中的

丰度显著高于无翅蚜，暗示假单胞菌也有可能参与

了桔二叉蚜的翅型分化过程（Shang et al.，2020b）。

2022 年，河北大学刘芳华与贵州大学刘同先课题

组首次明确次级内共生菌 Serratia symbiotica 可抑

制豌豆蚜胚后发育中的无翅化过程，从而提高其扩

散能力（Kang et al.，2022）。研究发现，豌豆蚜若

蚜的 1 龄和 2 龄是翅型分化的关键时期，处于这两

个阶段的若蚜可根据食物的营养情况调控翅的发

育方向。这个现象与褐飞虱较为类似，说明昆虫胚

后翅型分化的机制可能较为保守。进一步研究表

明，当 2 龄豌豆蚜若蚜从营养较差的食物转移到营

养较好的食物上时，S. symbiotica 可显著增加有翅

蚜成虫的比例，说明 S. symbiotica 可明显促进蚜虫
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种群的扩散能力（Kang et al.，2022）。整体来看，

内共生菌种类与功能的多样性和复杂性对调控蚜

虫的翅型分化、营养代谢及其他适应性生理过程具

有复杂的平衡关系。 

3  植物病毒 

蚜虫是植物病毒传播的重要媒介昆虫，植物病

毒可通过操纵蚜虫行为来为其传播扩散服务

（Fereres and Moreno，2009）。显然，蚜虫从无翅

型向有翅型的转换是有利于病毒扩散传播的。麦长

管蚜取食了被大麦黄矮病毒 （Barley yellow dwarf 

virus，BYDV）侵染的燕麦后，有翅蚜比例显著上升

（Gildow，1980）。玫瑰苹果蚜 Dysaphis plantaginea

被浓核病毒（Densovirus）DplDNV 侵染后会发育

成有翅蚜，而体内没有 DplDNV 的个体则会发育成

无翅蚜。而且，体内没有 DplDNV 的玫瑰苹果蚜即

使在拥挤或较差的寄主条件下，仍然无法产生有翅

型个体（Ryabov et al.，2009）。 

在植物病毒周围经常伴随出现一类卫星 RNA

（ Satellite RNAs ， satRNAs ）。黄瓜花叶病毒

（Cucumber mosaic virus，CMV）的 satRNAs Y-sat

可通过一种“推-拉”策略控制桃蚜 Myzus persicae

的翅型分化：Y-sat 侵染植物降低了叶绿素合成使

叶片变黄，桃蚜被黄色叶片吸引取食后被 Y-sat 侵

染（这一步为“拉”）；Y-sat 与桃蚜的 ABCG4 mRNA

竞争性结合小 RNA miR9b，提高了 ABCG4 的表达

水平，最终导致桃蚜发育为有翅蚜，促进植物病毒

的传播（这一步为“推”）（Jayasinghe et al.，2021）。

可见，植物病毒能够将蚜虫的翅型分化为我所用，

促进其传播扩散。2019 年的一项研究结果表明，

豌豆蚜基因组中存在 2 个来自浓核病毒的水平转

移基因 Apns-1 和 Apns-2，RNAi 敲低它们的表达水

平可显著降低子代有翅蚜比例，表明病毒调控昆虫

翅型分化的现象在进化过程中很早就已经出现

（Parker and Brisson，2019）。 

4  神经肽与神经递质 

神经肽和神经递质是昆虫神经系统中调控生

理与行为过程的重要信号分子（Osborne，1996；

Bendena，2010）。在 2016 年，Brisson 课题组发现，

高种群密度可诱导母代孤雌蚜产生高比例有翅蚜

子代，母代孤雌蚜体内多种神经递质（多巴胺、五

羟色胺和章鱼胺）的滴度在诱导后显著降低

（Vellichirammal et al.，2016）。2023 年，同一课

题组发表了最新的研究结果，使用药理学手段给出

了多巴胺调控豌豆蚜跨代翅型分化的试验证据：给

母代孤雌蚜注射多巴胺可显著降低子代有翅蚜比

例，注射多巴胺抑制剂则会增加子代有翅蚜比例

（Liu and Brisson，2023）。该研究也指出，与多巴

胺合成、代谢和信号传导有关的基因表达水平在产

生有翅子代的孤雌蚜和产生无翅子代的孤雌蚜之

间并无显著差异。2024 年，王进军课题组报道了 2

个参与调控褐色桔蚜 Aphis citricidus 翅型分化的神

经肽 Bursicon 基因 AcBurs-α和 AcBurs-β（Lu et al.，

2024）。AcBurs-α和 AcBurs-β在褐色桔蚜有翅蚜中

的表达量较高；敲低幼虫 AcBurs-α 和 AcBurs-β 表

达可导致翅发育畸形。上述报道表明，神经递质和

神经肽都参与了昆虫翅型分化的调控，但是其详细

作用机理仍有待进一步研究。 

5  翅发育 

翅发育是昆虫翅型分化“三阶段”的最后一步，

直接决定了翅最终发育成熟后的形态特征，深入探

究飞虱和蚜虫翅发育的分子机制有助于理解昆虫

翅多型的调控机理。Dpp（Decapentaplegic）是昆

虫翅发育过程中重要的基因，在胚胎发育早期参与

了胚胎隔膜和背腹轴分化的调控，并作为“成形素”

决定了昆虫附肢的位置和分化（Irish and Gelbart，

1987；Bryant，1988；Morimura et al.，1996）。以

褐飞虱为模型的研究结果表明，Dpp 位于胰岛素受

体 InR1 和 InR2 的下游，可通过控制一系列翅发育

基因表达来调控翅脉形成等翅发育过程（Li et al.，

2019）。 

同样位于胰岛素信号通路下游的翅发育基因

还有 Vg（Vestigial）。使用 RNAi 技术敲低褐飞虱

幼虫 FoxO 表达可显著上调 Vg 表达水平；在长翅

型褐飞虱幼虫体内敲低 Vg 表达可导致其发育为中

等翅型个体。体外结合试验结果表明，褐飞虱 FoxO

通过直接结合到 Vg 的第一个内含子上抑制 Vg 表

达，因此长翅型个体发育成中等翅型；当 FoxO 表

达水平下降，Vg 表达水平则相应上升，从而导致

褐飞虱发育为长翅型（Zhang et al.，2021）。以蚜

虫为模式的研究也得到了相似的结论，敲低禾谷缢
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管蚜 Rhopalosiphum padi Vg 表达可抑制 3 龄若蚜

翅的发育，小 RNA miR-147 则直接抑制 Vg 表达来

诱导若蚜的翅发育（Fan et al.，2020）。 

Hox（Homeobox）基因 Ubx（Ultrabithorax）

也是褐飞虱翅发育中的关键基因。Ubx 的表达受寄

主植物质量和胰岛素受体 InR1 和 InR2 调控：当寄

主植物营养质量较好时，InR2 上调表达并通过抑

制 InR1 来增加 Ubx 表达，褐飞虱发育为短翅型；

当寄主植物质量变差时，正常表达的 InR1 则抑制

Ubx 表达使褐飞虱发育为长翅型（Liu et al., 2020）。

此外，干扰 Ubx 表达还可以诱导短翅型褐飞虱从第

3 胸节发育出类翅附肢，敲低长翅型褐飞虱 Ubx 表

达则会诱导其后翅转化为前翅（Fu et al., 2020）。 

6  总结与展望 

表型可塑性是同一基因型面对环境异质性产

生的不连续表型的生物学现象，广泛存在于自然界 

中，是生物适应环境胁迫的重要策略（Bradshaw, 

1965）。昆虫的翅多型现象是表型可塑性的典型表

现。自然环境条件复杂多变，昆虫通过翅型的转换，

以扩散型（有翅型）从不适宜的环境中逃离，或以

繁殖型（无翅/短翅型）在适合的生境繁衍生息，

无疑是昆虫长期进化中获得的适应性策略，更直接

导致了农业害虫的暴发成灾。因此，深入探索昆虫

翅多型的机理，不仅有助于增加对生物表型可塑性

的认识，也可以为开发新型害虫防治策略提供依

据。本文以飞虱和蚜虫为研究对象，综述了昆虫翅

多型调控的分子机制的研究进展（图 1，图 2）。着

眼未来，昆虫翅多型研究领域仍有很多科学问题有

待明确，相关研究成果如何应用于农业生产实践也

是需要考虑的重要课题。 

6.1  不同环境条件下调控昆虫翅型分化的信号

传导途径的多样性 

能够影响昆虫翅多型的环境条件较多，如寄主

营养质量变差、天敌出现、种群密度过高、物种间

互作、病原菌侵染和温度不适等（Brisson, 2010;  

 

 
 

图 1  褐飞虱翅型分化的分子机制 

Fig. 1  Molecular mechanism underlying brown planthopper (Nilaparvata lugens) wing polyphenism 

黑色字体：基因上调表达或蛋白被激活；灰色字体：基因下调表达或蛋白失活；深色线条：激活或抑制过程 

被打开；浅色线条：激活或抑制过程被关闭；虚线：间接调控；红色线条：母代 Tra-2 通过调控 Akt 和 

FoxO 表达来改变雌性子代翅型；橙色线条：FoxO 通过 4EBP 介导受伤效应下的翅型分化； 

绿色线条：JNK 信号通过调控 FoxO 来改变雌性子代翅型。 

Black font: Upregulated genes or activated proteins; Grey font: Downregulated genes or suppressed proteins; Solid lines: 
Direct pathways; Dashed lines: Indirect pathways; The components that are less active or inactive are shown in grey;  

Red line: Maternal Tra-2 control offspring wing morph via Akt and FoxO; Orange line: FoxO regulates wing  
polyphenism via 4EBP under wound healing; Green line: JNK signaling regulates female offspring wing morph via FoxO. 
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图 2  蚜虫翅型分化的分子机制 

Fig. 2  Molecular mechanism underlying aphid wing polyphenism 

红色字体：基因上调表达或蛋白被激活；绿色字体：基因下调表达或蛋白失活。 

Red font: Upregulated genes or activated proteins; Green font: Downregulated genes or suppressed proteins. 
 

Müller et al.，2001）。环境条件的多样性直接决定

了昆虫接收环境信号的方式是完全不同的。例如，

蚜虫通过触角中的气味受体和气味结合蛋白感受

报警信息素来感知天敌的存在（Zhang et al.，

2017）。果蝇通过心侧体、脂肪体等组织监测糖、

脂肪等营养物质在血淋巴中的水平变化，进而感受

食物中营养物质水平，据此调控取食等行为（Kim 

and Rulifson，2004；Kohyama-Koganeya et al.，

2008）。那么，昆虫感受不同环境条件后，下游信

号传导的途径是否保守呢？现已明确，昆虫感受寄

主葡萄糖水平改变与种群密度升高后，均通过胰岛

素信号通路调控其翅型分化（Xu et al.，2015；Lin 

et al.，2018；Shang et al.，2020a），说明有些环境

条件感受下游的信号传导途径是相同的。然而，已

知的信号传导途径或调控翅多型的基因呈现了较

强的多样化特征，所以仍然很有可能昆虫感受某些

环境条件后会通过不同的信号传导途径来调控翅

型分化。但是，目前已有的证据比较匮乏，需要进

一步的研究阐明。 

6.2  调控昆虫翅型分化的信号通路调控机制及

其相互作用 

除了上文介绍的信号传导途径外，还有其他的

通路也参与了昆虫翅型分化调控，如蜕皮激素信号

通路、保幼激素信号通路、JNK 信号通路和生物胺

等（Lin et al.，2016；Vellichirammal et al.，2016，

2017；Wang et al.，2016；Zhao et al.，2017）。之

前的综述（Yuan et al.，2020）已经进行过介绍，

本文不再赘述。但是，这些信号通路调控昆虫翅型

分化的分子机制尚不明确。其他参与昆虫翅多型调

控的信号通路仍需进一步探索。那么，这些信号通

路之间又如何相互协调来控制翅型分化呢？尽管

已有研究以褐飞虱为模型，探讨了蜕皮激素信号通

路-保幼激素信号通路-胰岛素信号通路之间的互作

如何调控其翅型分化（Ye et al.，2019），但是我们

对不同通路之间的相互联系及控制网络如何调控

昆虫翅型分化仍缺乏认识。总的来说，调控昆虫翅

型分化的信号通路及其分子调控机理仍然有待进
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一步揭示。 

6.3  基于昆虫翅多型开发新型害虫防治策略 

站在向高质量发展阶段迈进的历史转折点上，

“以国家战略需求为导向”已经成为我国基础研究

的历史使命。依托新技术开发的基于翅型分化调控

的绿色防控技术将发挥重要作用。在大尺度地理范

围上看，该技术只需要在局部地区使用就有可能降

低全国的害虫种群水平；从较小的地理面积看，也

能够控制害虫暴发成灾。因此，依托多种新技术开

发基于昆虫翅多型的新型害虫防治策略至关重要。

例如，利用 RNAi 技术，以翅型分化调控的关键基

因为靶标，设计开发害虫特异性的 dsRNA，培育

新型转基因作物品种或创制绿色、专一、有效的绿

色 RNA 农药。此外，可以基于翅多型关键调控蛋

白，开发可调控昆虫翅型分化的新一代化学农药。

借鉴转基因蚊子的成功经验（Waltz，2021），利用

CRISPR/Cas9 等基因编辑技术，对室内害虫进行基

因改造并释放到田间，通过种群替代操纵后代的翅

型，达到控制害虫爆发的目的。随着本领域研究的

深入，相信基于翅型分化的害虫防治策略、技术和

产品将在未来我国绿色防控领域占据重要地位。 
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