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摘  要：桑小头木虱（Paurocephala sauteri Enderlein）是热带亚热带桑树重要害虫，主要为害桑树顶芽和嫩叶，导致

叶片卷曲，难以展开，同时可分泌蜡质，诱发煤烟病，导致桑叶产量和质量显著下降；为害小苗，可致其全株死亡，

严重威胁热带蚕桑产业的多元化发展。脂酰辅酶 A 还原酶（FAR）存在于各种生物体内，参与脂肪酸衍生物的生物合

成，进而参与繁殖、两性信息识别与交流、蜡质合成等多项生命活动过程。本研究共筛选到 23 个桑小头木虱 FAR 基

因，蛋白分析表明，其中大多数为碱性蛋白，具有亲水性；亚细胞定位预测发现，17 个 FAR 蛋白定位于细胞质，1 个

定位于线粒体，1 个定位于细胞核，4 个定位于质膜，说明 PsmFAR 基因发挥功能的主要场所是细胞质。结合其他已知

昆虫 FAR 基因的功能，以及桑小头木虱若虫、雌成虫、雄成虫体内及不同部位 FAR 基因的表达分析发现，桑小头木虱

FAR 基因可能参与发育、繁殖、蜡质合成、体表角质层合成、信息素合成及解毒等多个生物学功能，除 7 个基因可能

仅参与蜡质合成功能外，其余 16 个基因可能参与多个生物学功能，涉及繁殖的有 16 个（69.56%），涉及蜡质合成的亦

有 16 个（69.56%），与其体表角质层合成相关的有 12 个（52.17%），与发育相关的有 9 个（39.13%），与解毒相关的有

5 个（21.74%），与信息素合成相关的有 4 个（17.39%）。本研究在转录组测序分析的基础上对桑小头木虱 FAR 基因家

族进行鉴定、序列组成及表达分析，探究 FAR 基因在桑小头木虱生命活动中的功能，为其高效防控技术和针对性药剂

的研发和应用提供理论依据。后续功能的进一步验证将为以 FAR 基因为靶标的精准防控药剂的研发提供依据。 
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Abstract: Paurocephala sauteri Enderlein is an important pest of tropical and subtropical mulberry, which seriously 

threatens the diversified development of tropical sericulture industry. Fatty acyl-CoA reductase (FAR) exists in various 
organisms and participates in the biosynthesis of fatty acid derivatives, and then participates in many life activities such 

as wax synthesis, reproduction, sexual information recognition and communication. A total of 23 FAR genes were 
screened in this study. Protein analysis showed that most of them were alkaline proteins with hydrophilicity. Subcellular 

localization prediction found that 17 FAR proteins were located in the cytoplasm, one FAR proteinin the mitochondria, 
one FAR protein in the nucleus, and four FAR proteins in the plasma membrane, indicating that the main place for the 
PsmFAR gene to function was the cytoplasm. Combined with the function of other known insect FAR genes and the 

expression analysis of FAR genes in nymphs, female adults, male adults and different parts of P. sauteri, it was found 
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that FAR genes could be involved in development, reproduction, wax synthesis, cuticle synthesis, pheromone synthesis 

and detoxification. In addition to seven genes only involved in wax synthesis, the remaining 16 genes may be involved 

in multiple biological functions, including 16 genes (69.56%) involved in reproduction, 16 genes (69.56%) involved in 

wax synthesis, 12 genes (52.17%) involved in cuticle synthesis, and nine genes (39.13%) involved in development. 
There were five genes (21.74%) related to detoxification and four genes (17.39%) related to pheromone synthesis. In 

this study, based on the transcriptome sequencing analysis, the identification, sequence composition and expression 
analysis of the FAR gene family were carried out to explore the function of the FAR gene in the life activities of the P. 

sauteri, and to provide a theoretical basis for its efficient prevention and control technology and the development and 
application of targeted insecticides. Further verification of subsequent functions would provide a basis for the develop-

ment of precise prevention and control agents targeting the FAR gene. 

Keywords: Paurocephala sauteri Enderlein; FAR gene family; subcellular localization; gene expression; functional prediction 
analysis 
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桑小头木虱（Paurocephala sauteri Enderlein）

是热带亚热带桑树重要害虫[1-7]，主要为害桑树顶

芽和嫩叶，导致叶片卷曲，难以展开，同时可分

泌蜡质，诱发煤烟病，导致桑叶产量和质量显著

下降；为害小苗，可致其全株死亡，严重威胁热

带蚕桑产业的多元化发展[8]。 

脂酰辅酶 A 还原酶（fatty acyl-CoA reductase, 

FAR）属于 NAD(P)H 依赖型氧化还原酶家族蛋白，

能将脂肪酸转化为脂肪醇[9]，在自然界中普遍存

在，在绝大多数生物体中具有重要生物学功能[10]，

如，FAR 参与小眼虫（Euglena gracilis）的能量

储备[11]，参与植物体表角质层蜡等的合成[12-14]；

在仓鸮（Tyto alba）、家鸡（Gallus gallus domes-

ticus）和家鹅（Anser anser）等鸟类体内参与蜡

酯生物合成和其他途径，如醚脂合成[15]；在哺乳

动物体内，参与醚脂和蜡酯的生物合成[16-17]。近

年来，大量研究表明，FAR 在昆虫多种生命活动

中发挥着重要作用，如 FAR 可通过调节粉蚧所分

泌蜡质的主要成分“表皮碳氢化合物”（CHC）的

产生来促进其蜡的生物合成，从而有助于粉蚧适应

失水和杀虫剂等的胁迫[18]；FAR 可以将蜜蜂的脂

肪酸转化为醇，并生物合成产生高水平的中长链蜡

单酯[19]；FAR 参与多种昆虫，如玉米夜蛾性信息

素以及白蜡虫蜡质的生物合成[20-21]；褐飞虱体内的

FAR 基因家族有 17 个基因组成，其中 10 个基因

分别对褐飞虱的 CHC 的产生、角质层合成、繁殖

有影响[22]；B 型烟粉虱体内 FAR 基因家族有 21

个基因组成，其中 BtFAR11 与烟粉虱表皮的蜡酯形

成有关[23]。FAR 在昆虫生殖，尤其是半翅目昆虫

的繁殖过程中具有重要的作用，可干扰 FAR 基因

的表达显著抑制半翅目昆虫雌虫的繁殖力，主要表

现为寿命缩短、产卵量减少或孵化率降低等[24-25]。 

蜡质分泌是伴随桑小头木虱若虫和雌成虫全

生命过程的重要生理现象，为了了解蜡质合成相

关重要酶 FAR及其基因在桑小头木虱的生命活动

中发挥的重要作用，本研究基于转录组测序数据，

对桑小头木虱 FAR 基因家族进行鉴定、序列组成

及组织表达分析，探究 FAR 基因在桑小头木虱生

命活动中的功能，为桑小头木虱高效防控技术和

针对性药剂的研发和应用提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

桑小头木虱若虫和成虫采自海南省儋州市

试验场七队（109°29′47.072″E, 19°34′54.142″N）

桑园。 

1.2  方法 

1.2.1  桑小头木虱 FAR 基因家族的筛选与鉴定  

根据桑小头木虱转录组序列对其 FAR基因家族各

基因的 CDS 序列进行克隆，然后从 Uniport 数据

库（https://www.uniprot.org/）下载 FAR 蛋白序列，

在桑小头木虱转录组蛋白库中进行本地 BLAST

搜索[26]。再利用 Interpro 网站（https://www.ebi.ac.uk/ 

interpro/）下载 FAR的结构域信息[27]，利用 TBtools

软件筛选出含有 FAR 结构域的蛋白序列[28]，由此

获得桑小头木虱转录组预测的 FAR。将筛选的候

补基因上传到 NCBI 中的 CD-search（https://www. 

ncbi.nlm.nih.gov/ Structure/bwrpsb/bwrpsb.cgi）进

行结构域预测，并利用 TBtools 软件进行可视化

分析，将含有 2 个完整结构域的序列、含有 1 种

结构域但在线 BLAST 注释为 FAR 的序列均保留

作为最终的 FAR 基因。 
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1.2.2  桑小头木虱 FAR 基因家族的蛋白理化性

质预测  利用 ExPASy 在线数据库（http://web. 

expasy.org/）对筛选的桑小头木虱 FAR 家族成员

进行蛋白理化性质预测 [29] 。并利用 SOPMA

（https://npsa-prabi.ibcp.fr/cgi-bin/npsa_automat.pl? 

page=/NPSA/npsa_sopma.html）进行蛋白质二级结

构预测分析。利用 WoLF PSORT（https://wolfpsort. 

hgc.jp/）预测亚细胞定位[30]。 

1.2.3  桑小头木虱 FAR 基因家族的保守基序预

测  利用 TBtools 软件进行桑小头木虱 FAR 基因

家族保守基序分析，保守基序的最大数量设置为

17，其他参数默认[31]。 

1.2.4  桑小头木虱 FAR 基因家族的系统进化树

构建  利用 TBtools 软件对桑小头木虱 FAR 家族

蛋白序列进行系统进化树构建；从 NCBI 数据库

（https://www.ncbi.nlm.nih.gov/）中下载已报道其

他昆虫（中黑盲蝽、褐飞虱、白蜡蚧、绵粉蚧、

烟粉虱、夜蛾、螟蛾、巢蛾、家蚕、黑腹果蝇和

蜜蜂）的 FAR 蛋白序列，利用 TBtools 软件进行

系统进化树构建[32-33]，结合已报道 FAR 基因功能

进行桑小头木虱 FAR 基因功能预测分析[33]。 

1.2.5  桑小头木虱 FAR 基因家族表达分析  通

过实时荧光定量 PCR（RT-qPCR）对 FAR 基因家

族在桑小头木虱若虫、雌成虫、雄成虫的表达量

进行分析，并选取雌雄成虫表达量显著的基因进

行头胸部、腹部的表达量分析。根据候选基因的

CDS 序列，通过生工生物工程（上海）股份有限

公司在线软件设计引物（表 1），利用 RNAprep 

Pure 动物组织总 RNA 提取试剂盒提取桑小头木

虱 RNA，使用 FastKing cDNA 第 1 链合成试剂盒

进行反转录，合成 cDNA。以 GAPDH 为内参，

用 2×SYBR Green qPCR Premix 进行 RT-qPCR。 
 

表 1  桑小头木虱 PsmFAR 及内参引物序列 
Tab. 1  PsmFAR and internal reference primer sequences of P. sauteri 

基因名称 Gene name 正向引物（5–3） Forward primer (5–3) 反向引物（5–3）Reverse primer (5–3) 

PsmFAR-1 ACACCCTTTCCAGCTCCTATGAG CATGAGGCCCAGTATTGTTGTACC 

PsmFAR-2 ATCAGTTGGAGGCGGGTAAGG CACGGTGCTGCCACTATTCG 

PsmFAR-3 TGTCCATGATGACCTCTTTAACCAG CAGGGAACAAAGCATAAGAGTTTGC 

PsmFAR-4 CCGCACTAATCCAATTCCCACTC TTATCATGCCAACACTGGAAGATCC 

PsmFAR-5 ATTGCAGGAGCGACTAGATTGTTAC CAGGTTCTGGACTGGGAATTGTAAG 

PsmFAR-6 AGCTGTTGGGTTAGGTATAATGAGA CCAATTTCCCAACCTACAGCAA 

PsmFAR-7 ATTGCATTTGTTACACGATCTCCAG CCAATGGCATTAATTTTAGCAGGTG 

PsmFAR-8 TGGAGTGGATGGACGCAGATAC TTGTGTAGGTGTAACTGTTCGGATG 

PsmFAR-9 CTGCAGGTGTAGGAATTGGGT TCACCAGGTACCATATCAAGTTT 

PsmFAR-10 CATCTACATCTCTACGGCATACGC AATGAGTGCTGGTGAAAGACATCC 

PsmFAR-11 ACAAGCCAGTTCTTTACCTCAAGC GCAACAGCAGAGCGAGTCATC 

PsmFAR-12 CAAAGTTGCCGATTTAGTTCCAGTG TCTGTCGTGTATCATCGCTGTTATTG 

PsmFAR-13 TCGTTCACTCATCAACAGCATTCTG AAGCATCAACACTCATCCAAGTACC 

PsmFAR-14 TGTACGGTCCAGTCGGTATGATG GTCTTCTCTTGCGTTACCCACTTG 

PsmFAR-15 ACCCTGTGCCTCCTGTGATAAG AAATGACTGCCAGAGTATCCGTAAC 

PsmFAR-16 AGCTGCTGTTACTATTCCTGTTGG AGACCTTCTCAAGTGACTACATTAGC 

PsmFAR-17 AGGAATCAGATTGCTACCCAGTTTG CAGTTGGTCCATACAGGTTGTCTATC 

PsmFAR-18 CAACTCGGATAAGACCTGCCATAATAC ATGATGTTCCCGCCTGTATATTTCG 

PsmFAR-19 AGGTACTTGATGTGGCATGATATACTG TGTTGTACGGCGATTACCAGTTG 

PsmFAR-20 AGGAATCAGCAAAGAAGATCAGCAG AGAGGGTGGATACGTGAACTACTAC 

PsmFAR-21 GGTGATGAAGCCTACAGAACTGATAG CTGCCATTTGTTTAGTGAGCGTATATG 

PsmFAR-22 GACACACTAACCGAAA GACTACCAAATCTACG 

PsmFAR-23 TCGCCCATCAGTCATTGTTTCTAC CAAGTCCTACACCAACTGTCATACC 

GAPDH TGTTTGTTTGTGGAGT GAATGATGTTTTGAGC  
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2  结果与分析 

2.1  桑小头木虱 FAR 基因家族鉴定及蛋白理

化性质预测 

根据 Uniport 数据库下载的 FAR 蛋白序列以

及 Interpro 网站下载 FAR 的结构域信息，在桑小

头木虱转录组中进行鉴定，最终获得 23 个 FAR

基因。蛋白理化性质分析表明，23 个桑小头木虱

FAR 家族蛋白的氨基酸序列长度最短的为 63 aa，

最长的为 575 aa，分子量为 7317.43~66 180.04 Da，

理论等电点为 4.93~9.22，大部分在 7.00 以上，表

明该家族成员大多为碱性蛋白。不稳定系数为

27.14~50.43，其中 16 个 FAR 成员的不稳定系数

小于 40，预测为稳定蛋白，不易降解，7 个 FAR

成员的不稳定系数大于 40，预测为不稳定蛋白。

脂肪系数为 84.88~109.84 ，平均亲水系数为

-0.502~0.086，大部分小于 0，表明该家族蛋白成

员大多具有亲水性。亚细胞定位预测发现，17 个 

FAR 蛋白定位于细胞质，1 个定位于线粒体，1

个定位于细胞核，4 个定位于质膜（表 2）。 

对所有 FAR 家族成员蛋白的二级结构预测

表明，其结构由 α-螺旋、延伸链和无规则卷曲组

成，并且以 α-螺旋和无规卷曲为主要构件（表 3）。 

2.2  桑小头木虱 FAR 基因家族的保守基序预测 

保守基序预测结果表明，桑小头木虱 FAR 基

因家族成员共包含 17 个 motif，其中 motif 2、motif 

3、motif 5、motif 8 出现次数最多，均为 21 次，

motif 4 出现 20 次，motif 1 出现 18 次，motif 6 和

motif 13 出现 17 次，motif 7、motif 9 和 motif 10

出现 16 次，motif 11 和 motif 12 出现 15 次，motif 15

出现 5 次，motif 16 出现 4 次，motif 14 和 motif 17

出现 2 次，次数最少。其中 motif 7、motif 9 属于

FAR C 结构域；除 PsmFAR-1、PsmFAR-2、PsmFAR-3

以外的基因中，motif 2、motif 3、motif 4、motif 5、

motif 8 属于 NADB Rossmann 结构域（图 1）。 

 
表 2  桑小头木虱 FAR 家族基本信息 

Tab. 2  Basic information of FAR family in P. sauteri 

基因名称 
Gene name 

氨基酸数量 
Number of 
amino acids 

分子量 
Molecular 
weight/Da 

理论等电点 
Theoretical pI

不稳定系数 
Instability in-

dex 

脂肪系数 
Aliphatic in-

dex 

平均亲水系数 
Grand average of 

hydropathicity 

亚细胞定位
Sub-cellular 
localization 

PsmFAR-1 125 14 069.22 8.46 27.14  84.88 –0.145 细胞质 

PsmFAR-2 136 15 441.99 6.24 38.93  93.24 –0.229 细胞质 

PsmFAR-3  63  7313.43 4.93 44.58 109.84 –0.171 细胞质 

PsmFAR-4 320 37 094.96 7.72 50.43 100.78 –0.114 细胞质 

PsmFAR-5 511 59 699.28 8.58 37.55  98.20 –0.055 质膜 

PsmFAR-6 390 44 414.84 5.97 39.26  97.18 –0.296 细胞质 

PsmFAR-7 389 45 485.01 5.99 47.96  95.71 –0.502 细胞质 

PsmFAR-8 460 52 389.21 8.97 35.77 101.70 –0.085 细胞质 

PsmFAR-9 292 33 809.20 8.75 39.61  98.12 –0.152 细胞质 

PsmFAR-10 548 63 607.33 8.09 33.63  94.43 –0.146 细胞质 

PsmFAR-11 531 60 625.64 9.17 37.34  96.93 –0.101 细胞质 

PsmFAR-12 533 61 534.50 8.10 35.27  98.20 –0.086 线粒体 

PsmFAR-13 528 60 403.13 9.22 37.27  96.70 –0.016 细胞质 

PsmFAR-14 548 62 576.78 8.62 30.86 102.04 –0.039 质膜 

PsmFAR-15 487 55 425.40 8.76 40.77  92.53 –0.170 细胞质 

PsmFAR-16 507 58 469.31 8.83 38.77  98.24 –0.097 细胞质 

PsmFAR-17 498 57 828.15 8.84 32.08  94.14 –0.186 细胞质 

PsmFAR-18 507 58 439.00 8.94 40.82  99.84 –0.103 细胞质 

PsmFAR-19 508 57 996.71 9.22 46.88 105.31  0.086 细胞质 

PsmFAR-20 560 64 518.52 7.97 43.17  94.82 –0.088 细胞质 

PsmFAR-21 508 58 050.82 9.19 30.09  98.23 –0.115 细胞核 

PsmFAR-22 570 65 649.55 6.93 34.13  99.00 –0.062 质膜 

PsmFAR-23 575 66 180.04 8.91 35.89 104.78 –0.026 质膜 
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表 3  桑小头木虱 FAR 家族二级结构预测 
Tab. 3  Prediction of the secondary structure of FAR family in P. sauteri 

基因名称 
Gene name 

α-螺旋 
Alpha helix/% 

延伸链 
Extended strand/% 

无规则卷曲
Random coil/%

基因名称 
Gene name 

α-螺旋 
Alpha helix/%

延伸链 
Extended strand/% 

无规则卷曲 
Random coil/%

PsmFAR-1 20.00 21.60 58.40 PsmFAR-13 48.67 14.02 37.31 

PsmFAR-2 58.82 15.44 25.74 PsmFAR-14 47.45 13.32 39.23 

PsmFAR-3 34.92 15.87 49.21 PsmFAR15 42.51 15.40 42.09 

PsmFAR-4 42.19 16.88 40.94 PsmFAR-16 46.75 14.60 38.66 

PsmFAR-5 48.53 14.29 37.18 PsmFAR-17 46.99 14.26 38.76 

PsmFAR-6 48.21 15.38 36.41 PsmFAR-18 46.94 14.60 38.46 

PsmFAR-7 44.99 13.37 41.65 PsmFAR-19 49.21 14.76 36.02 

PsmFAR-8 44.13 15.65 40.22 PsmFAR-20 45.18 13.04 41.79 

PsmFAR-9 40.41 17.81 41.78 PsmFAR-21 45.08 14.57 40.35 

PsmFAR-10 46.17 13.14 40.69 PsmFAR-22 44.91 12.81 42.28 

PsmFAR-11 47.83 13.94 38.23 PsmFAR-23 48.87 13.57 37.57 

PsmFAR-12 47.65 13.51 38.84     

 

 

图 1  桑小头木虱 FAR 家族的保守基序预测 
Fig. 1  Prediction of conserved motifs of FAR family in P. sauteri 

 
2.3  桑小头木虱 FAR 基因家族功能预测分析 

通过构建桑小头木虱与已报道昆虫（中黑盲

蝽、褐飞虱、白蜡蚧、绵粉蚧、烟粉虱、夜蛾、

螟蛾、巢蛾、家蚕、黑腹果蝇和蜜蜂）FAR 蛋白

序列系统进化树并对其基因功能进行预测分析，

结果表明，在所划分的 9 个亚族中，23 个桑小头

木虱 FAR 基因家族成员被划分至 6 个亚族，分别

为亚族Ⅱ（PsmFAR-11 和 PsmFAR-12）、亚族Ⅳ
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（PsmFAR-19 和 PsmFAR-21）、亚族Ⅴ（PsmFAR-1、

PsmFAR-2、PsmFAR-8 和 PsmFAR-13）、亚族Ⅶ

（PsmFAR-4、PsmFAR-5、PsmFAR-6、PsmFAR-7

和 PsmFAR-9）、亚族Ⅷ（PsmFAR-10、PsmFAR-14、

PsmFAR-20、PsmFAR-22 和 PsmFAR-23）、亚族Ⅸ

（PsmFAR-3、PsmFAR-15、PsmFAR-16、PsmFAR-17

和 PsmFAR-18）（图 2）。其中亚族Ⅱ中已报道的

AmFAR 基因主要与蜡质合成相关；亚族Ⅳ中的

NlFAR4 基因主要与繁殖和体表角质层合成相关；

亚族Ⅴ中已报道的 5 个基因 NlFAR3、CsFAR、

EpFAR、NlFAR10 和 MvFAR 在发育、繁殖、蜡质

合成、信息素合成中发挥重要作用；亚族Ⅶ中仅

包含桑小头木虱的 5 个 FAR 基因，自成一族，根

据相邻 2 个亚族中的已知基因功能，分析这些基

因可能参与繁殖、蜡质合成、体表角质层合成；

亚族Ⅷ中的 PsFAR1 基因主要在蜡质的生物合成

中发挥着重要作用，亚族Ⅸ中的 5 个基因

（PsFAR3、DmFAR、NlFAR6、NlFAR7 和 NlFAR9）

主要与发育、繁殖、体表角质层合成和解毒相关。

根据预测，桑小头木虱体内 FAR 基因家族中，除

7 个基因可能仅参与蜡质合成功能外，其余 16 个

基因可能参与多个生物学功能，涉及繁殖的有 16

个（ 69.56% ），涉及蜡质合成的亦有 16 个

（69.56%），与其体表角质层合成相关的有 12 个

（52.17%），与发育相关的有 9 个（39.13%），与

解毒相关的有 5 个（21.74%），与信息素合成相关

的有 4 个（17.39%）（表 4）。 

2.4  桑小头木虱 FAR 基因在不同虫态中的表

达分析 

对桑小头木虱五龄若虫、雌成虫、雄成虫 FAR

基因家族的表达特性进行分析表明，若虫体内有

15 个 FAR 基因（PsmFAR-1、PsmFAR-2、PsmFAR-3、
PsmFAR-4、PsmFAR-5、PsmFAR-6、PsmFAR-8、
PsmFAR-10、PsmFAR-11、PsmFAR-13、PsmFAR-14、
PsmFAR-19、PsmFAR-20、PsmFAR-21、PsmFAR-22）

的表达量均显著高于雌成虫、雄成虫（图 3），其

中有 13 个基因（PsmFAR-1、PsmFAR-2、PsmFAR-4、
PsmFAR-5、PsmFAR-6、PsmFAR-8、PsmFAR-10、 

 

 

图 2  桑小头木虱与其他生物 FAR 家族的系统发育树 
Fig. 2  Phylogenetic tree of FAR family of P. sauteri and other organisms 
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表 4  桑小头木虱 FAR 基因家族功能预测分析 
Tab. 4  Functional prediction analysis of FAR gene family in P. sauteri 

编号* 
No. 

基因 
Gene 

功能预测 
Function prediction 

相关物种 
Related species 

相关基因 
Related gene 

GenBank 登录号 
GenBank accession

Ⅱ PsmFAR-11, PsmFAR-12 蜡质合成 Apis mellifera AmFAR ADJ56408.1 

Ⅳ PsmFAR-19, PsmFAR-21 繁殖、体表角质层合成 Nilaparvata lugens NlFAR4 AWJ25028.1 

Chilo suppressalis CsFAR UVF71834.1 

Nilaparvata lugens NlFAR3 AWJ25030.1 

Nilaparvata lugens NlFAR10 AWJ25021.1 

Ericerus pela EpFAR AGK27745.1 

Ⅴ PsmFAR-1, PsmFAR-2, PsmFAR-8, 
PsmFAR-13 

发育、繁殖、蜡质合成、

信息素合成 

Maruca vitrata MvFAR UEV87807.1 

NlFAR1 AWJ25018.1 

NlFAR8 AWJ25023.1 

NlFAR11 XP_022197920.2

Nilaparvata lugens 

NlFAR12 XP_022197928.2

Ⅶ PsmFAR-4, PsmFAR-5, PsmFAR-6, 
PsmFAR-7, PsmFAR-9 

繁殖、蜡质合成、体表

角质层合成 

Phenacoccus solenopsis PsFAR2 ANN23960.1 

Ⅷ PsmFAR-10, PsmFAR-14, PsmFAR-20, 
PsmFAR-22, PsmFAR-23 

蜡质合成 Phenacoccus solenopsis PsFAR1 UYO73019.1 

Phenacoccus solenopsis PsFAR3 ANN23959.1 

Drosophila melanogaster DmFAR NP_651652.2 

NlFAR6 AWJ25025.1 

NlFAR7 AWJ25024.1 

Ⅸ PsmFAR-3, PsmFAR-15, PsmFAR-16, 
PsmFAR-17, PsmFAR-18 

发育、繁殖、体表角质

层合成、解毒 

Nilaparvata lugens 

NlFAR9 AWJ25022.1 

注：*为系统发育树中的亚族编号。 
Note: * indicates No. of subfamilies in the phylogenetic tree. 
 

PsmFAR-11、PsmFAR-13、PsmFAR-14、PsmFAR-19、

PsmFAR-20、PsmFAR-22）在系统进化树中指征可

能与蜡质合成相关；1 个基因（PsmFAR-3）指征

可能与发育、繁殖、体表角质层合成、解毒相关；

1 个基因（PsmFAR-21）指征可能与繁殖、体表角

质层合成相关（表 4）。 

雌 成 虫 体 内 有 3 个 基 因 （ PsmFAR-9 、

PsmFAR-16 和 PsmFAR-17）的表达量显著高于雄

成虫和若虫，其中 PsmFAR-16、PsmFAR-17 在若

虫、雄成虫中的表达量无显著差异（图 3），这 3

个基因均可能涉及繁殖和体表角质层合成功能，

同时 PsmFAR-9 还可能在蜡质合成中发挥作用，

PsmFAR-16 和 PsmFAR-17 亦可能参与发育和解毒

功能（表 4）。 

雄成虫体内有 2 个基因（PsmFAR-12 和

PsmFAR-18）的表达量均高于雌成虫和若虫，其

中 PsmFAR-12 的表达量显著高于雌成虫和若虫

（图 3），在系统发育树中，该基因可能主要参与

蜡质合成，PsmFAR-18 与雌成虫的表达量无显著

差异，但显著高于若虫，在系统发育树中，该基

因可能主要表征发育、繁殖、体表角质层合成、

解毒（表 4）。 

雌成虫和雄成虫体内有 2 个基因（PsmFAR-7

和 PsmFAR-23）的表达量显著高于若虫，且在雌

成虫和雄成虫间无显著差异（图 3），PsmFAR-23

基因在系统发育树中归属亚族Ⅷ，可能与蜡质合

成相关，PsmFAR-7 则可能涉及繁殖、蜡质合成及

体表角质层合成（表 4）。 

PsmFAR-15 在若虫和成虫体内的表达无显著

差异，全生育期稳定表达（图 3），在系统发育树

中，该基因可能主要涉及发育、繁殖、体表角质

层合成及解毒等功能（表 4）。 

2.5  桑小头木虱 FAR 基因在不同部位中的表

达分析 

由 2.4 的桑小头木虱不同虫态体内 FAR 基因

的表达分析中发现，9 个 FAR 基因（PsmFAR-3、

PsmFAR-4、PsmFAR-14、PsmFAR-16、PsmFAR-17、

P s m FA R - 1 9、P s m FA R - 2 0、P s m FA R - 2 1 和

PsmFAR-22）在雌成虫和雄成虫体内的表达量差

异较大，相差 2 倍以上，7 个 FAR 基因（PsmFAR-7、

PsmFAR-9、PsmFAR-12、PsmFAR-16、PsmFAR-17、

PsmFAR-18 和 PsmFAR-23）在成虫体内的表达量 
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不同小写字母表示差异显著（P<0.05）。 

Different lowercase letters indicate significant difference (P<0.05 ). 
图 3  PsmFARs 在不同虫态中的表达量 

Fig. 3  Expression of PsmFARs in different stages 
 

显著高于若虫，因此对这 14 个基因在成虫体内不

同部位的表达差异作进一步分析。结果表明，在

分析的 14 个 FAR 基因中，在雌成虫、雄成虫头

胸部仅 2 个基因（PsmFAR-3 和 PsmFAR-23）的表

达量显著高于腹部；在雄成虫头胸部有 2 个基因

（PsmFAR-4 和 PsmFAR-21）的表达量高于腹部，

而这 2 个基因在雌成虫中则腹部显著高于头胸部

（图 4）。 
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在 雌 成 虫 、 雄 成 虫 腹 部 有 3 个 基 因

（PsmFAR-14、PsmFAR-19、PsmFAR-20）的表达

量显著高于头胸部；在雌成虫腹部有 5 个基因

（PsmFAR-4、PsmFAR-16、PsmFAR-17、PsmFAR-21、

PsmFAR-22）的表达量显著高于头胸部，在雄成虫

腹 部 有 4 个 基 因 （ PsmFAR-7 、 PsmFAR-9 、

PsmFAR-12、PsmFAR-18）的表达量显著高于头胸

部（图 4）。 
 

 
不同小写字母表示同一虫态不同部位间差异显著（P<0.05）。 

Different lowercase letters indicate significant difference between different parts of the same insect stage (P<0.05). 
图 4  差异基因在成虫不同部位的表达量 

Fig. 4  Expression of differential genes in different parts of adults 
 

3  讨论 

FAR 基因家族编码 CHC 合成酶，CHC 和重

要的脂肪酸合成途径共享基因，影响昆虫的发育、

繁殖、蜡质合成、体表角质层合成、信息素合成

及解毒等功能[22-24, 34]。基因家族成员的差异使物

种产生不同的差异和生态适应性[35]。本研究基于

桑小头木虱的转录组数据，结合已知的多种昆虫

FAR 基因家族中各基因的功能，对桑小头木虱

FAR 基因家族进行鉴定，并对不同基因的功能进

行分析预测，结果在桑小头木虱体内共获得 23 个

FAR 候选基因，与褐飞虱的数量相似[24]。蛋白特 

性分析表明，其大多为碱性蛋白，这与烟粉虱[23]、

白蜡虫[26]的理化性质较为相似。亚细胞定位预测

显示桑小头木虱的 FAR 基因大多定位在细胞质，

与白蜡虫 FAR 基因家族的预测结果[36]相同，说明

PsmFAR 基因发挥功能的主要场所是细胞质。 

结合其他已知昆虫的 FAR 基因功能，以及桑

小头木虱若虫、雌成虫、雄成虫体内 23 个 FAR

基因的表达分析发现，桑小头木虱的 23 个 FAR

基因可能参与发育、繁殖、蜡质合成、体表角质



第 6 期 林雅婷等：桑小头木虱 FAR 基因家族鉴定及其功能预测分析 1511 

层合成、信息素合成及解毒等多个生物学功能，

其中 16 个基因（69.56%）可能涉及繁殖和蜡质合

成功能，说明 FAR 基因家族可能在桑小头木虱的

繁殖及重要生理活动中发挥着重要作用，研究也

初步证实干扰桑小头木虱 PsmFAR-22 基因后，蜡

质合成及繁殖受到显著影响（待发表），后续功能

的进一步验证将为以 FAR基因为靶标的精准防控

药剂的研发提供依据。 

若虫体内有 15 个 FAR 基因的表达量显著高

于雌成虫和雄成虫，其中有 13 个基因在系统进化

树中指征可能与蜡质合成相关，而桑小头木虱若

虫期全程分泌蜡质，作为一项重要生理功能，蜡

质分泌可能作为桑小头木虱针对性防控药剂研发

的重要靶标。白蜡虫的 FAR 基因家族有 22 个基

因，其中有 5 个基因与泌蜡功能相关 [37] 。

PsmFAR-15 在若虫和成虫体内的表达无显著差

异，全生育期稳定表达，且表达量较高，在系统

发育树中，PsmFAR-15 与 PsFAR3、DmFAR、

NlFAR6、NlFAR7、NlFAR9 分为同一亚族，可能

有相似的功能，如 PsFAR3 影响昆虫发育和对农

药的解毒[38]，DmFAR 影响胚胎发育[39]，NlFAR6

影响繁殖，NlFAR7 影响 CHC 生物合成以及角质

层合成，NlFAR9 影响角质层合成以及繁殖[22]，因

此推测 PsmFAR-15 可能与桑小头木虱的发育、繁

殖、角质层合成、CHC 生物合成及对农药的解毒

等相关。PsmFAR-12 和 PsmFAR-18 在雄成虫体内

的表达量均高于雌成虫和若虫，其中 PsmFAR-12

的表达量显著高于雌成虫和若虫，在系统发育树

中，该基因与 AmFAR 的同源关系较近 [19]，而

AmFAR 影响蜡质合成，推测 PsmFAR-12 可能主要

参与蜡质合成；雄成虫体内 PsmFAR-18 的表达量

与雌成虫无显著差异，但显著高于若虫，推测该

基 因 可 能 与 雄 成 虫 特 有 的 蜜 露 合 成 相 关 。

PsmFAR-12 是否参与雄成虫特有的蜜露合成及其

他生理功能还有待验证，目前已研究昆虫 FAR 基

因的功能尚不完全，需进一步通过基因敲除研究

去证实。 

头胸部、腹部 FAR 基因的表达分析发现，在

分析的 14 个 FAR 基因中，在雌雄成虫头胸部仅

PsmFAR-3 和 PsmFAR-23 的表达量显著高于腹部，

这与检测的白蜡虫[40]FAR基因表达量结果较为相

似。桑小头木虱腹部含有精巢、卵巢结构，对这

些差异显著的 FAR 基因进行研究，分析这些基因

在桑小头木虱繁殖过程中的功能，为针对降低其

繁殖力方面进行防控技术的研发奠定基础。

PsmFAR-4 和 PsmFAR-21 基因存在雌雄成虫不同

部位表达不一致的现象，在雌成虫腹部的表达量

显著高于头胸部，而在雄成虫头胸部却高于腹部，

说明这 2 个基因可能在雌虫体内具有调节繁殖等

功能，而在雄成虫体内则可能存在协调信息素的

合成及释放功能，后续将进一步验证该功能，为

FAR 基因在桑小头木虱繁殖、信息素合成与释放

功能的深入研究和阻断方式的研究提供依据。 
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