
  
 

应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology    2017, 54(1): 112.       DOI: 10.7679/j.issn.20951353.2017.001 

 

                           

*资助项目 Supported projects：国家重点研发计划“2016YFC1200602”；宜春学院科研启动基金 

**通讯作者 Corresponding author，E-mail：xiaohuamei625@163.com; lifei18@zju.edu.cn 

收稿日期 Received：2017-01-03，接受日期 Accepted：2017-01-09 

 

 

昆虫长链非编码 RNA 的研究进展* 
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摘  要  长链非编码 RNA（lncRNA）是一类长度大于 200 nt的非编码 RNA基因，在生物体内具有重要

的生物学功能，近年来逐渐引起人们的重视。利用生物信息学预测流程，可以从 RNA-seq 测序数据中发

现大量的 lncRNA基因。迄今为止，已在果蝇、家蚕、褐飞虱等 11种昆虫中发现了 47 049个 lncRNA基

因。目前 lncRNA的分类标准尚未统一，有的根据其在基因组上的位置进行分类，有的根据其长度大小进

行分类，也有的根据其功能进行分类。研究发现，大量的 lncRNA在果蝇形态转变的关键时期、小菜蛾抗

药性品系、褐飞虱高繁殖力种群及埃及伊蚊感病毒细胞中高水平表达，显示其在昆虫变态发育、抗药性形

成、繁殖力和抗病毒中具有重要的功能。lncRNA还参与调控昆虫剂量补偿效应、睡眠行为、性别决定等

重要生命活动过程。本文简要综述了 lncRNA的分类、预测、昆虫 lncRNA的发现、昆虫 lncRNA功能研

究的最新进展。 
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Progress in research on long, non-coding, insect RNA 
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(1. College of Life Sciences and Resource Environment, Yichun University, Yichun 336000, China;  

2. Institute of Insect Sciences, Zhejiang University, Hangzhou 310058, China) 

Abstract  Long non-coding RNA (lncRNA) is a class of non-coding RNA gene with a length > 200 nt. LncRNA has 

important biological functions in vivo, and has attracted increasing research interest in recent years. There are currently no 

universal classification criteria for lncRNA which is classified on the basis of length, genome location, or function. 

Bioinformatics prediction pipelines for lncRNA are well established and a huge number of lncRNA have been identified from 

the RNA-seq data. So far, 47 049 lncRNA genes have been identified from 11 insects, including Drosophila melanogaster, 

Bombyx mori and Nilaparvata lugens. Some lncRNAs have been found to be highly expressed during the critical period of 

morphological change in D. melanogaster, the insecticide-resistant strain of the diamondback moth Plutella xylostella, a high 

fecundity population of Nilaparvata lugens, and dengue virus serotype 2 infected cells of Aedes aegypti. This suggests that 

lncRNA may perform important roles in regulating metamorphosis, development, insecticide resistance, viral resistance, and 

reproduction. It has also been reported that lncRNAs are involved in the insect dosage compensation effect, sleep behavior and 

sex determination. Here, we briefly review progress in research on the classification, identification, discovery, and function of 

lncRNAs.  
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2003年，人类基因组百科全书（Encyclopedia 

of DNA Elements，ENCODE）计划启动，致力

于研究人类基因组中的所有功能组件。研究发

现，超过 80%的基因组具有生理活性，93%的基
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因组被转录成 RNA，打破了“垃圾 DNA”的理

论（International Human Genome Sequencing，

2004；Consortium et al.，2007；Consortium，2012；

Pennisi，2012）。超高比例的 RNA序列不翻译成

蛋白质，被称为非编码 RNA（non-coding RNA，

ncRNA），研究发现其具有重要的生物学功能

（Huttenhofer et al.，2005；Mattick and Makunin，

2006）。 

非编码 RNA 种类繁多，包括核糖体 RNA

（Ribosomal RNA，rRNA）、转运 RNA（Transfer 

RNA，tRNA）、核小 RNA（Small nuclear RNA，

snRNA）、核仁小 RNA（Small nucleolar RNA，

snoRNA）、内源性小干扰 RNA（Endogenous small 

interfering RNA，siRNA）、与 PIWI蛋白相作用

的 RNA（PIWI-interacting RNA，piRNA）、微小

RNA（microRNA，miRNA）、长链非编码 RNA

（Long non-coding RNA，lncRNA）、外显子-内

含子环形 RNA（EIciRNA）及许多功能未知的非

编码 RNA（Surono et al.，1999；Mattick and 

Makunin，2006；Lauressergues et al.，2015）。 

1  lncRNA 基因的发现与分类 

lncRNA是一类长度大于 200 nt的不编码蛋

白的 RNA基因，于 20世纪 90年代初被发现，

研究人员发现H19和 Xist两个 lncRNA具有特异

性调控作用，参与表观遗传的调控（Brannan et al.，

1990；Brockdorff et al.，1992；Brown et al.，1992）。

通过对小鼠大规模测序的 60 770 条全长 cDNA

序列分析，获得了 4 280个 lncRNA基因（Okazaki 

et al.，2002）。这些 lncRNA基因没有长阅读框，

但加工过程类似于蛋白质编码基因，由 RNA聚

合酶Ⅱ转录，发生剪接，具有 5′帽子结构和

3′PloyA尾巴，最后形成的基因结构类似于 mRNA

（Guttman et al.，2009）。由于 lncRNA的低丰度

及物种间的序列不保守，一度被认为是由于

RNA聚合酶的低准确性而导致的“转录噪音”，不

具有生物学功能（Huttenhofer et al.，2005）。 

随着人类基因组 ENCODE 计划和模式生物

modENCODE 计划的进行，越来越多物种的

lncRNA被发现（Ulitsky and Bartel，2013），表

明 lncRNA 并不是“转录噪音”，其广泛存在于

真核生物中，作为功能元件在基因表达调控中起

重要的作用，可在表观遗传水平、转录水平和转

录后水平调控基因的表达，参与Ｘ染色体失活、

基因组印迹、染色质修饰、转录激活、转录干扰、

蛋白质折叠与变性、核内运输以及疾病的发生

（Hung and Chang，2010；Rinn and Chang，2012；

Batista and Chang，2013）。例如，大量的小鼠

lncRNA在胚胎干细胞分化期特异性表达，并且在

脑部呈现精确的亚细胞定位（Dinger et al.，2008；

Mercer et al.，2008）。 

目前对 lncRNA 的分类还没有统一标准，

Kung等（2013）将 lncRNA分为 5类：1）单独转

录，不与蛋白质编码基因发生重叠，这一类 lncRNA

称 为 基 因 间 区 lncRNA （ Long intervening 

non- coding RNA，lincRNA），如 H19（Brannan  

et al.，1990），Xist （Brockdorff et al.，1992），

HORTAIR（Rinn et al.，2007），MALAT1（Ji et al.，

2003）；2）来自于其他基因的内含子区，如植物

的 COLDAIR，位于 FLC 基因的内含子区（Heo 

and Sung，2011）；3）蛋白质编码基因的反义转

录本，与蛋白质编码基因发生不同程度的重叠

（完全不重叠的分散反义转录本；完全重叠的反

义转录本；部分重叠的反义转录本），形成正义-

反义对（Sense-antisense pairs），如 Xist/Tsix，共

同调控 X染色体的失活（Lee et al.，1999）；4）

来源于假基因，如 Xist被认为是由蛋白质编码基

因 Lnx3 假基因化，并整合不同转座子来源的重

复序列而形成（Duret et al.，2006；Elisaphenko 

 et al.，2008）；5）由增强子（Enhancer），启动子

（Promoter）转录而来（图 1：A）。 

依据 lncRNA 在基因组上的位置信息，将

lncRNA分为四类（Ma et al.，2013）：1）正义

lncRNA（Sense lncRNA）；2）基因间区 lncRNA

（ Intergenic lncRNA）；3）内含子区 lncRNA

（Intronic lncRNA）；4）反义 lncRNA（Antisense 

lncRNA）（图 1：B）。 

St Laurent 等（2015）综述了目前 lncRNA

的分类标准。依据转录本的长度将 lncRNA分为

4类：1）lncRNA （长度大于 200 nt）；2）基因
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间区 lncRNA；3）基因间区超长 lncRNA（长度

在 50 kb与 1 mb之间）；4）与启动子相关联的

lncRNA（Promoter-associated long RNA）。依据

与蛋白质编码基因的相似程度可以分为类似

mRNA 的非编码 RNA（mRNA-like noncoding 

RNA，mlncRNA）和基因间区 lncRNA。依据其

生物学功能分为 4类：类似增强子功能的 lncRNA、

miRNA 的初始转录本、piRNA 的初始转录本、

竞 争 性 内 源 RNA （ Competing endogenous 

RNA，ceRNA）。 
 

 
 

图 1  lncRNA 的分类情况（改自 Kung et al.，2013；Ma et al.，2013） 

Fig. 1  Classification of lncRNA (modified from Kung et al.，2013；Ma et al.，2013) 

A. 基于 lncRNA在蛋白质编码基因位于基因组位置的转录信息分类；B. 基于基因组位置信息的 lncRNA分类。 

A. Classification of lncRNA according to the genome loci of protein coding gene from where these RNAs are transcribed; 
 B. Classification of lncRNA based on the loci in the genome. 

 

2  lncRNA 基因的预测方法 

随着测序技术的进步，涌现出了不同类型的

数据，如 EST、cDNA、Tiling array、ChIP-seq、

RNA-seq、poly(A)位点图谱测序数据，针对这些

数据，研究人员提出了不同的 lncRNA发现方法。 

（1）基于 EST数据和全长 cDNA文库。生

物体内存在独立转录的 lncRNA分子，早期的发

掘方法利用 lncRNA这一分子特征，通过构建全

长 cDNA 文库，结合 EST 数据及基因组注释信

息，发掘潜在的 lncRNA（Okazaki et al.，2002）。 

（2）基于染色质修饰特征。Khalil等（2009）、 

Nam和 Bartel（2012）利用启动子区存在 H3K4me3

修饰的特性，从小鼠、人、线虫的 ChIP-seq 测

序数据中，进行全基因组范围内搜索“K4-K36”

修饰信号，发现了大量的 lncRNA基因；。 

（3）基于 RNA-seq测序数据。近年测序技

术发展迅速，涌现出大量的高通量测序数据。高

通量 RNA-seq 测序不仅可以检测到低丰度的转

录本，也可以发现新的转录本。同时，基于转录

组技术衍生出 poly(A)位点图谱测序和链特异性 

RNA测序（Strand-specific RNA-seq），这些测序

技术都广泛地应用于 lncRNA发现。传统转录组

测序方法无法确定转录本的转录方向，而这些测

序技术采用去除 rRNA 和链特异性文库构建的

方法，能够保留较为完整的 lncRNA 和 mRNA

序列信息，确定 lncRNA的序列方向，发现更多

的反义 lncRNA，便于开展 lncRNA 的分类及序

列结构分析，同时也可用于 lncRNA 与 mRNA

的关联分析，深入研究 lncRNA调控网络。基于

RNA-seq测序数据预测 lncRNA的方法流程如图

2所示，依赖基因组进行拼接形成转录本，转录

本经长度的过滤，编码能力的预测过滤等步骤，

最后获得 lncRNA基因。 

3  昆虫 lncRNA 基因的发现 

早期的 lncRNA发现主要集中于人、小鼠、

线虫、斑马鱼等模式物种中，由于 lncRNA的重

要功能、高通量测序技术的广泛应用以及生物信

息学的快速发展，昆虫 lncRNA的发现受到了越

来越多研究人员的重视。依据不同的测序数据，

在果蝇中发现了大量的 lncRNA 基因（表 1）， 
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图 2  长链非编码 RNA 预测流程 
Fig. 2  lncRNA prediction pipeline 

 

Young 等（2012）利用 30 个果蝇不同发育时间

点的 RNA-seq数据，发现了 1 119个 lncRNA基

因，进一步分析发现这些 lncRNA可能对果蝇的

神经系统、精巢的发育起重要作用。Chen 等

（2016）利用现有数据库中 RNA-seq和 ChIP-seq

数据，发现了 3 816个 lncRNA基因，其中 462

个为新的 lncRNA，同时更正了目前 Flybase 及

NONCODE 数据库中收集的果蝇 lncRNA 数据

集。Jayakodi等（2015）利用中华蜜蜂 Apis cerana

和意大利蜜蜂 Apis mellifera 的 RNA-seq数据，

分别预测了 2 470和 1 514个 lncRNA基因。Xiao

等（2015）利用 12个 RNA-seq数据，在褐飞虱

中发现了 1 882个 lncRNA基因。 

目前，已在果蝇、冈比亚按蚊 Anopheles  
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表 1  昆虫 lncRNA 的发现 
Table 1  The identified lncRNAs in different insects 

物种 
Species 

材料 
Material 

编码可能性分析 
Coding potential analysis 

lncRNA总数 
Number of lncRNA 

参考文献 
References 

cDNA 
依据 Ka/Ks, QRNA, ORF 长

度，保守性及其他特征手动校正
17 Tupy et al., 2005 

Intronscan 提供的供体和

受体位点信息 

Donor and acceptor sites  
identified by intronscan 

N/A 129 Hiller et al., 2009 

RNA-seq CPC, PhyloCSF 1 119 Young et al., 2012 

单链 polyA+ RNA-seq PhyloCSF 1 875 Brown et al., 2014 

RNA-seq, ChIP-seq CPAT 3 816 Chen et al., 2016 

黑腹果蝇 
D. melanogaster 

RNA-seq (modENCODE) CPAT 1 077 Chen et al., 2016 

拟暗果蝇 
D. pseudoobscura 

RNA-seq CPAT 1 589 
Nyberg and Machado, 
2016 

沙蝇 
P. perniciosus 

RNA-seq CPAT, CPC 981 Petrella et al., 2015 

RNA-seq CPAT 9 863 Padron et al., 2014 冈比亚按蚊 
A. gambiae RNA-seq PhyloCSF 2 949 Jenkins et al., 2015 

埃及伊蚊 
A. aegypti 

RNA-seq CPAT 3 482 Etebari et al., 2016 

中华蜜蜂 
A. cerana 

RNA-seq CPC 2 470 Jayakodi et al., 2015 

意大利蜜蜂 
A. mellifera 

RNA-seq CPC 1 541 Jayakodi et al., 2015 

多胚跳小蜂 
C. floridanum 

cDNA Blast+ 3 Inoue et al., 2014 

褐飞虱 
N. lugens 

RNA-seq CPC 1 882 Xiao et al., 2015 

RNA-seq CPC, CNCI 4 856 Zhou et al., 2016 家蚕 
B. mori RNA-seq CPC, CPAT, CNCI 5 556 Wu et al., 2016 

小菜蛾 
P. xylostella 

RNA-seq CPAT, CPC 3 844 Etebari et al., 2015 

 
gambiae、意大利蜜蜂、褐飞虱等共 11种昆虫中

发现了 47 049个 lncRNA基因（表 1）。绝大多

数昆虫物种的 lncRNA 基因都来源于 RNA-seq

测序数据。例如，Wu等（2016）利用家蚕 Bombyx 

mori 21 个链特异性与非链特异性 RNA-seq 数

据，在家蚕中发现了 11 810条 lncRNA转录本，

其中 474条为内含子区 lncRNA，6 250条为基因

间区 lncRNA，5 086条为反义 lncRNA。Zhou等

（2016）利用家蚕 45 个链特异性与非链特异性

RNA-seq数据，构建了严格的 lncRNA发现流程， 

结合Wu等（2016）发现的 11 810条 lncRNA转

录本，进行了质量过滤，在家蚕中共发现 6 821

个高质量的 lncRNA基因，并构建了家蚕非编码

RNA数据库 BmncRNAdb，这也是昆虫首个长链

非编码 RNA数据库。昆虫中 lncRNA的发现，有

利于深入研究 lncRNA 在昆虫生长发育过程中的

功能。 

4  昆虫 lncRNA 基因的功能研究 

昆虫 lncRNA基因的功能研究相对较少，表
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2总结了现有的昆虫 lncRNA的功能研究。研究

表明，lncRNA 参与调控果蝇的热击反应、X 染

色体剂量补偿效应、通过调控 BX-C基因表达进

而调控生长发育、睡眠行为、求偶行为、运动行

为、交配行为、胚胎发育中的背向闭合、刚毛的

形成、性别决定等多个生物学过程（Smith et al.， 

2001；Hardiman et al.，2002；Deng and Meller，

2006；Soshnev et al.，2008；Chen et al.，2011；

Lakhotia，2011；Soshnev et al.，2011；Gummalla 

et al.，2012；Lakhotia et al.，2012；Li et al.，2012；

Pease et al.，2013；Mulvey et al.，2014；Rios- 

Barrera et al.，2015）。在意大利蜜蜂中，Nb-1被

发现调控工蜂行为多态性（Tadano et al.，2009）；

Ks-1、AncR-1、Kakusei等 3个 lncRNA基因于脑 
 

 
表 2  昆虫 lncRNA 基因的功能 

Table 2  The function analysis of insect lncRNA 

基因 Gene 物种 Species 功能 Function 参考文献 References 

hsr-ω 黑腹果蝇 D. melanogaster 应对热激反应 
In response to heat shock stress 

Lakhotia, 2011; Lakhotia 
et al., 2012 

rox1/2 黑腹果蝇 D. melanogaster 参与剂量补偿效应 

Involve in dosage compensation 

Smith et al., 2001; Deng 
and Meller, 2006 

bithorax 黑腹果蝇 D. melanogaster 调控生长发育 
Regulate growth and development 

Lipshitz et al., 1987; 
Pease et al., 2013 

yar 黑腹果蝇 D. melanogaster 调控果蝇的睡眠行为Regulate sleep behavior Soshnev et al., 2008, 2011

sphinx 黑腹果蝇 D. melanogaster 调控果蝇的求偶行为 
Involve in the regulation of male courtship 
behavior 

Chen et al., 2011 

acal 黑腹果蝇 D. melanogaster 在果蝇胚胎形成过程中负调控其背向闭合 

Regulate dorsal closure 

Rios-Barrera et al., 2015 

SxlPe R1/R2 黑腹果蝇 D. melanogaster 调控果蝇的性别决定 
Facilitate sex determination decision 

Mulvey et al., 2014 

CRG 黑腹果蝇 D. melanogaster 正向调控果蝇的运动行为和攀爬能力 
Locomotor activity and climbing ability 

Li et al., 2012 

iab-8 黑腹果蝇 D. melanogaster 调控果蝇的交配行为 
Regulate the mating behavior 

Gummalla et al., 2012 

Bft 黑腹果蝇 D. melanogaster 调控果蝇刚毛的形成 
Contribute to bristle morphogenesis 

Hardiman et al., 2002 

Lnccov1/2 意大利蜜蜂 A. mellifera 胚胎形成期调控工蜂卵巢管细胞自噬 
Involve in the autophagic cell death of 
ovarioles during worker embryogenesis 

Humann and Hartfelder, 
2011 

Nb-1 意大利蜜蜂 A. mellifera 调控工蜂行为多态性 
Regulate behavioral polyethism of workers  

Tadano et al., 2009 

Ks-1 意大利蜜蜂 A.mellifera 蜜蜂脑部 Kenyon细胞蕈型体中特异性表达 
Expressed restrictively in the mushroom body of 
Keyon cells in the honeybee brain 

Sawata et al., 2004 

AncR-1 意大利蜜蜂 A. mellifera 倾向于脑部、性组织、分泌器官及核内表达 
Preferentially expressed in the brain, sexual 
tissues and some secretory organs and 
accumulates in nuclei 

Sawata et al., 2002 

Kakusei 意大利蜜蜂 A. mellifera 神经核内特异性表达，特异性调控蜜蜂脑部

RNA代谢 
Localized exclusively in neural nuclei and 
play specific roles in RNA metabolism in the 
honeybee brain 

Kiya et al., 2008 
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部特异性表达，调控神经发育（Sawata et al.，

2002，2004；Kiya et al.，2008）。Humann 和

Hartfelder（2011）发现 lncRNA基因 Lnccov1在

工蜂和蜂后的胚胎发育阶段的卵巢中差异表达，

在工蜂胚胎形成期调控其卵巢管细胞的自噬死

亡过程。 

在赤拟谷盗 Hox基因簇的反义链上，发现了

2 个能表达的非编码 RNA 基因，这 2 个非编码

RNA可能是潜在的 lncRNA基因（Shippy et al.，

2008）。Fben-1 是家蚕中首个被发现的 lncRNA

基因，Taguchi等（2011）发现 Fben-1在家蚕雌

成虫脑部特异性表达，可能参与家蚕的性二态分

化。Li 等（2014）发现 Bm-102/Bm-159 在家蚕

丝腺中高表达，这两个中等长度的 ncRNA 可能

参与家蚕的表观遗传修饰，在家蚕的丝腺发育中

起重要作用。 

4.1  lncRNA 基因与昆虫发育 

昆虫的生活史各异，但绝大多数昆虫都是从

卵孵化而来，其生长受限于非弹性的外骨骼，经

历一系列的蜕皮而发育成熟。促前胸腺激素

（Prothoracicotropic hormone，PTTH）、前胸腺

分泌的蜕皮激素（Ecdysone，E）、以及咽侧体分

泌的保幼激素（Juvenile hormones，JH）共同调

控昆虫的变态发育（Truman and Riddiford，2002）。

Chen等（2016）分析果蝇从胚胎至成虫 27个不

同发育时间点的 RNA-seq数据，发现了 1 077个

lncRNA基因，其中 21%在胚胎的 22~24 h高表达，

42%在幼虫末期高表达，这两个时期均为果蝇发

育过程形态转变的关键时期，说明 lncRNA可能

参与果蝇从胚胎发育至幼虫、从幼虫发育至蛹的

变态发育过程，在变态发育过程中起重要调控作

用。研究表明，lncRNA基因的表达受激素的调控，

果蝇变态发育过程中 lncRNA的表达上调可能受其

体内蜕皮激素的作用（Riddiford  et al.，2000；

Knoll et al.，2015）。Liu 等(2016)利用 CRISPR

干扰技术（CRISPR interference，CRISPRi）靶

向人类 7个不同细胞系中 16 401个 lncRNA基因

位点，发现其中 499个 lncRNA基因对细胞发育

至关重要，其中 89%的 lncRNA只在一个细胞系 

中出现，呈现严格的功能定向性。lncRNA 在动

物胚胎发育过程中功能保守，部分 lncRNA参与胚

胎干细胞分化（Dinger et al.，2008）。 

4.2  lncRNA 基因与害虫抗药性 

由于杀虫剂的长期广泛使用，害虫的抗药性

日趋严重，已成为害虫综合治理面临的重大问

题。而杀虫剂种类的增加及高剂量的使用，使害

虫的抗药性更为复杂。Etebari等（2015）对小菜

蛾抗性品系与敏感品系共 7 个 RNA-seq 数据分

析共发现 3 844个 lncRNA基因，进一步差异表

达分析发现 358个 lncRNA在毒死蜱抗性品系中

高表达、280个 lncRNA在氟虫腈抗性品系中高

表达、59个 lncRNA在 Bt抗性品系中高表达，

其中 3个 lncRNA在这三类杀虫剂抗性品系中均

高表达。表明这些 lncRNA可能参与调控小菜蛾

对这三类杀虫剂的抗药性。为进一步验证 lncRNA

在小菜蛾敏感品系与抗性品系中的差异表达情

况，随机抽取了 9 个 lncRNA 基因进行 RT-PCR

验证，发现 5个 lncRNA基因可能参与调控小菜

蛾对溴氰菊酯的抗药性，表明 lncRNA可能在昆

虫解毒过程与杀虫剂抗性形成过程发挥重要作

用。与表观遗传效应相似，接触杀虫剂可能诱导

lncRNA 基因表达上调但不改变 DNA 序列，可

能是由于杀虫剂诱导相关 lncRNA 调控通路进而

引起表观遗传效应（Collotta et al.，2013；Joh et al.，

2014）。 

4.3  lncRNA 基因与抗病毒反应 

Etebari等（2016）利用埃及伊蚊 35个 RNA- 

seq数据，深度挖掘并分析了埃及伊蚊的 lncRNA，

发现埃及伊蚊 lncRNA 与邻近物种致倦库蚊

(Culex quinquefasciatus)和冈比亚按蚊 lncRNA进

化保守性低，感染Ⅱ型登革病毒的埃及伊蚊

Aa20 细胞其 lncRNA 表达丰度会上调，进而抑

制病毒的复制。沉默 lincRNA-1317 基因的表达

能增强Ⅱ型登革病毒的复制；在感染 Wolbachia

的埃及伊蚊中也观察到了 lincRNA-1317 表达量

上升的情况，这表明 lncRNA可能参与了埃及伊

蚊体内的抗病毒反应。lncRNA 参与免疫反应， 
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同时也发现病毒侵染能改变 lncRNA的正常表达

或者诱导 lncRNA 的表达（Pan et al.，2013；

Fitzgerald and Caffrey，2014）。埃及伊蚊体内

lncRNA 对病毒侵染的反应可能是通过控制免疫

反应相关蛋白的表达而形成的（Roberts et al.，

2014）。 

4.4  lncRNA 基因与昆虫繁殖力 

昆虫的繁殖力受环境条件和内部因子的双

重调控，lncRNA 参与调控昆虫的繁殖力。Xiao

等（2015）分析了褐飞虱 12 个转录组数据，发

现 146个 lncRNA基因在高繁殖力种群中特异性

表达，同时发现 3个 lncRNA基因分别与 3个繁

殖力相关的蛋白质编码基因发生重叠，其中 2个

lncRNA 基因在高繁殖力种群中特异性表达，这

2个 lncRNA基因和与其重叠的蛋白质编码基因

独立转录；1个 lncRNA基因在低繁殖力种群中

特异性表达。RT-PCR 实验表明，此 lncRNA 基

因和与其重叠的蛋白质编码基因可能共用相同

转录本。Wen 等（2016）在果蝇中发现了 128

个精巢特异性表达的 lncRNA 基因，通过构建

CRIPSR/Cas9 系统，敲除了果蝇体内 105 个

lncRNA基因，发现 31%的敲除都能导致果蝇雄

性生殖力部分或完全缺失，并呈现出可视的精子

形成后期发育受损。这些结果表明 lncRNA基因

与昆虫的生殖能力密切相关，调控昆虫繁殖力。 

5  总结与展望 

lncRNA 的研究已经成为生命科学领域的前

沿热点。综上所述，lncRNA 在剂量补偿、基因

组印迹、细胞周期、发育、配子形成等多个重要

的生命活动中发挥重要的调控功能。随着高通量

测序技术的发展，越来越多的昆虫基因组和转录

组数据提交至 SRA 数据库，目前已有 156 个昆

虫基因组完成测序，转录组数据更是庞大（Yin  

et al.，2016）。然而，传统的数据分析主要集中

于蛋白质编码基因的发现和研究，大量的非编码

RNA 信息被忽略。随着 lncRNA 研究的进一步

深入，昆虫 lncRNA的研究也有了一定的进展，

大量转录组数据被重新利用。最新发展的 CRIPSR/ 

Cas9、CRIPSR干扰技术，将有利于深入研究昆

虫 lncRNA基因的功能。 

相信在不久的将来，随着昆虫高通量测序数

据的不断积累，以及 lncRNA基因的发现、预测

及功能研究的深入与完善，会有越来越多的昆虫

lncRNA 被发现。由于昆虫种类繁多，将成为

lncRNA 基因进化分析和功能研究的极佳材料。

同时，对昆虫 lncRNA基因功能的深入研究，有

助于更全面理解昆虫发育、免疫、抗药性等重要

性状的分子机制，为害虫防治和新型杀虫剂的研

发提供理论基础，为资源昆虫的利用和有害昆虫

的防治开辟新天地。 
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