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意大利蜜蜂工蜂中肠的长链非编码 
RNA 的预测、分析及鉴定* 

熊翠玲**  耿四海**  王心蕊  刘思亚  陈大福  郑燕珍   

付中民  杜  宇  王海朋  陈华枝  周丁丁  郭  睿*** 
（福建农林大学蜂学学院，福州 350002） 

摘  要  【目的】 预测、分析和鉴定意大利蜜蜂 Apis mellifera ligustica 工蜂中肠的长链非编码 RNA
（lncRNA），探究 lncRNA 的作用。【方法】 结合 lncRNA-seq 技术和链特异性 cDNA 建库方法对意大利
蜜蜂工蜂中肠进行深度测序；利用 Perl 脚本对原始数据进行过滤；联用 CPC和 CNCI 软件对测序数据进
行 lncRNA预测，并比较 lncRNA基因与其邻近的蛋白编码基因的结构特征；通过 RT-PCR对随机选取的
lncRNA 进行鉴定；利用相关生物信息学软件对 lncRNA、的上下游基因进行 GO 分类和 KEGG 代谢通路
富集分析。【结果】 意大利蜜蜂工蜂中肠样品的 lncRNA-seq共得到 1 956 118 858原始读段，经过滤得到
1 946 489 304有效读段，共预测出 6 353个 lncRNA，它们较蛋白编码基因含有较少的外显子数、较短的
转录本长度。通过 RT-PCR验证了 9个 lncRNA的表达。lncRNA的上下游基因富集在 42个 GO条目和 256
条代谢通路，进一步分析结果表明这些 lncRNA参与调控意大利蜜蜂工蜂中肠的新陈代谢和细胞生命活动
等生物学过程。【结论】 研究结果丰富了蜜蜂的 lncRNA信息，也为阐明 lncRNA在意大利蜜蜂工蜂中肠
发育及胁迫响应过程中的作用打下了基础。 
关键词  意大利蜜蜂，中肠，lncRNA-seq技术，长链非编码 RNA，上下游基因 

Prediction, analysis and identification of long, non-coding RNA  
in the midguts of Apis mellifera ligustica workers 

XIONG Cui-Ling**  GENG Si-Hai**  WANG Xin-Rui  LIU Si-Ya  CHEN Da-Fu  ZHENG Yan-Zhen   
FU Zhong-Min  DU Yu  WANG Hai-Peng  CHEN Hua-Zhi  ZHOU Ding-Ding  GUO Rui*** 

(College of Bee Science, Fujian Agriculture and Forestry University, Fuzhou 350002, China) 

Abstract  [Objectives]  To predict, analyze and identify lncRNAs in the midguts of Apis mellifera ligustica workers, and 

investigate their functions. [Methods]  The midguts of A. m. ligustica workers were sequenced with a combination of 

lncRNA-seq technology and strand-specific cDNA library construction method; the raw data was filtered with perl script; 

lncRNAs were predicted using CPC and CNCI softwares, and their characteristics were compared with those of adjacent 

protein-coding genes; RT-PCR was used to identify randomly selected lncRNAs; GO classification and KEGG pathway 

enrichment analyses of lncRNAs’ upstream and downstream genes were carried out using the related bioinformatic software. 

[Results]  A total of 1 956 118 858 raw reads were obtained from the deep sequencing of midgut samples, and 1 946 489 304 

clean reads were obtained after filtering. In total, 6 353 lncRNAs were predicted. Compared with protein-coding genes, these 

lncRNAs genes had fewer exons and shorter transcripts. The expression of nine lncRNAs was identified. Further investigation 
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showed that up- and down-stream genes of A. m. ligustica lncRNAs were enriched in 42 GO terms and 256 pathways. 

Moreover, these lncRNAs are found to be engaged in the metabolism and cell-life activity in the midgut of A. m. ligustica 

worker. [Conclusion]   These results not only enrich the information of honeybee lncRNAs, but also provide a foundation 

for revealing the role of lncRNAs during the development and stress response processes in the A. m. ligustica worker midgut. 

Key words  Apis mellifera ligustica, midgut, lncRNA-seq technology, long non-coding RNA, upstream and downstream 

genes 

蜜蜂作为社会行为学研究的模式昆虫，在神

经生物学和行为学等方面的研究中应用广泛

（Begna et al.，2012；Foret and Maleszka，2012； 
Zayed and Robinson，2012；Kurze et al.，2016）。
此外，蜜蜂也是自然界中最重要的授粉昆虫，在

农业生产和生态维持中发挥无法替代的作用

（Committee on the status of pollinators in north 
America，2007）。意大利蜜蜂 Apis mellifera 
ligustica是一种优良的西方蜜蜂 Apis mellifera亚
种，具有优越的采集和产浆能力，自 19 世纪引
入我国以来已在养蜂生产中占主导地位。 

Okazaki等（The FANTOM Consortium and 
the RIKEN Genome Exploration Research Group 
Phase I & II Team，2002）于 2002年首次在小鼠
Mus musculus中发现并鉴定一类长度大于 200个
核苷酸且不具备编码蛋白能力的转录本，并将其

命名为长链非编码 RNA（long non-coding RNA，
lncRNA）。此后的较长时间里，lncRNA 被认为
是基因组的“暗物质”和转录的“噪音”。近年

来，随着高通量测序技术、生物信息学软件和分

析方法的迅速发展、高度融合及广泛应用，人类、

动物和植物中的大量 lncRNA被发掘出来（Pauli 
et al.，2012；Iyer et al.，2015；Mudge and Harrow，
2015；Qin et al.，2017）。LncRNA已被证明在
细胞分化、生长发育、细胞周期和癌症发生等生

物学过程发挥重要的调控功能（Hainer and 
Martens，2011；Cooper et al.，2014；Ouyang et al.，
2014）。相较于哺乳动物，昆虫的 lncRNA 研究
相对滞后且进展缓慢。虽然在黑腹果蝇

Drosophila melanogaster（Young et al.，2012；
Chen et al.，2016）、家蚕 Bombyx mori（Wu et al.，
2016） 、埃及伊蚊 Aedes aegypti（Kayvan et al.，
2016）、小菜蛾 Plutella xylostella（Zhu et al.， 

2017）和褐飞虱 Nilaparvata lugens（Xiao et al.，
2015）等少数昆虫中预测出一些 lncRNA，但对
于包括蜜蜂在内的多数昆虫，lncRNA 的相关信
息极为匮乏。Chen 等（2017）对西方蜜蜂蜂王
卵巢进行测序，筛选出与卵巢发育和产卵相关的

lncRNA。Jayakodi等（2015）对东方蜜蜂和西方
蜜蜂的 lincRNA 分析，表明 lincRNA 可通过调
控激素信号通路和代谢从而抑制病毒入侵。蜜蜂

中肠是食物消化、营养吸收和能量吸收的主要场

所。然而到目前为止，有关蜜蜂中肠 lncRNA的
研究未见报道，中肠相关 lncRNA的数量、结构
特征及功能仍未可知。 
本研究率先结合 lncRNA-seq 技术和链特异

性建库方法对意大利蜜蜂 7 d和 10 d工蜂中肠进
行深度测序，通过生物信息学方法对中肠的

lncRNA 进行预测和全面分析，研究结果提供了
意大利蜜蜂工蜂中肠 lncRNA的数量、结构特征
及功能预测信息，为探究 lncRNA在中肠发育及
胁迫应答过程中的功能打下了基础。 

1  材料与方法 

1.1  生物材料 

本研究使用的意大利蜜蜂工蜂取自福建农

林大学蜂学学院教学蜂场。 

1.2  测序样品的制备 

选择群势较强的健康蜂群作为实验蜂群，将

封盖子脾迅速提至实验室，放入（34±0.5）℃
培养箱培养，将刚出房的工蜂（当天记为 0 d）
放入干净的塑料盒（塑料盒四周打孔以通风，35
只/盒），每个盒子上方插入一支装有 50%（w/v）
无菌糖水的饲喂器。（34±0.5）℃培养 24 h，饥
饿处理 2 h，第一组（AmNc）工蜂单只饲喂 5 μL
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含有 106个东方蜜蜂微孢子虫Nosema ceranae孢
子的糖水，第二组（Am）工蜂饲喂不含 N. ceranae
孢子的糖水 5 μL。每 24 h检查并清理死去的蜜
蜂。冰上操作快速拉取各组 7 d和 10 d工蜂的中
肠，3只中肠放入 RNA-Free的 1.5 mL离心管，
迅速投到液氮速冻后保存于﹣80 ℃超低温冰
箱。每组各日龄工蜂制备 18 只中肠样品，其中
9只用于高通量测序，另外 9只用于后续的分子
生物学实验。本次实验进行 3个生物学重复，第
一组包括 AmNc7： AmNc7-1、 AmNc7-2、
AmNc7-3，AmNc10：AmNc10-1、AmNc10-2、
AmNc10-3；第二组包括 Am7：Am7-1、Am7-2、
Am7-3， Am10：Am10-1、Am10-2、Am10-3。
本研究旨在对意大利蜜蜂工蜂中肠的 lncRNA进
行预测、分析及鉴定，因而将上述 12 个样品的
测序数据混合后用于后续分析，之所以设置正常

组和感染组，是因为在本研究的基础上，下一步

将对意大利蜜蜂工蜂中肠响应东方蜜蜂微孢子

虫 N. ceranae 胁迫过程的差异表达 lncRNA
（DElncRNA）进行深入分析。 

1.3  RNA 提取、链特异性 cDNA 文库构建及

lncRNA-seq 

首先用 RNA 抽提试剂盒（ AxyPrepTM 
Multisource Total RNA Miniprep Kit）（TaKaRa公
司，日本）抽提蜜蜂中肠样品的总 RNA，为最
大限度地保留所有非编码 RNA（ncRNA），去除
核糖体 RNA后的 mRNA和 ncRNA用裂解缓冲
液随机打断为小片段作为模板，用六碱基随机引

物合成 cDNA 第一链，并加入缓冲液、dNTP、
RNase H和 DNA polymerase I合成 cDNA第二
链。经过 QiaQuick PCR试剂盒（Qiagen公司，
德国）纯化并加 EB缓冲液洗脱经末端修复、加
碱基 A，加测序接头，然后通过尿嘧啶-N-糖基
化酶（UNG）降解 cDNA 第二链。消化产物经
琼脂糖凝胶电泳和 PCR 扩增，PCR 产物经高碘
酸钠（Sigma 公司，美国）处理。委托广州基迪
奥生物科技有限公司对上述 cDNA 文库进行双
端（paired-end）测序，测序平台为 Illumina HiSeq 
4000。测序数据已上传 NCBI SRA 数据库，

BioProject号：PRJNA406998。 

1.4  LncRNA 的预测与特征分析 

利用 perl 脚本对于下机的原始读段（raw 
data）进行过滤处理，去除低质量数据和接头序
列得到有效读段（clean reads），再去除比对到
rRNA数据库上的 reads，将过滤完 rRNA的 reads
比对到西方蜜蜂参考基因组（Amel_4.5）。利用
FPKM（Fragments Per Kilobase of transcript per 
Million mapped reads）法计算基因表达量。利用
R语言包（http://www.r-project.org/）计算各样品
之间的相关性系数。通过与已知的 mRNA 和
lncRNA 参考序列比较，得到所有新的转录本，
最后联用 CPC（Kong et al.，2007）和 CNCI（Sun，
2013）软件对转录本的编码能力进行预测，取二
者交集作为可靠的预测结果，并对 lncRNA编码
基因的内含子数、外显子数、外显子长度及转录

本长度进行统计。 

1.5  LncRNA 的 RT-PCR 验证 

随机选取 10个预测出的 lncRNA，参照相应
的核酸序列，利用 DNAMAN 软件（Lynnon 
Biosof公司，美国）设计引物特异性上游引物和
下游引物。利用 RNA抽提试剂盒（Axygen公司，
美国）提取意大利蜜蜂 7 d和 10 d工蜂中肠的总
RNA，等摩尔比混合后作为模板进行 RT-PCR扩
增。PCR反应体系为 20 μL，包括 Mixture 10 μL，
上下游引物各 1 μL，cDNA模板 1 μL，无菌水补
至 20 μL；PCR程序如下：94 ℃预变性 5 min；
94 ℃变性 50 s，55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸
1 min，共 34个循环；最后 72 ℃延伸 10 min。
PCR 扩增产物经 1.5%的琼脂糖凝胶电泳检测和
分析。 

1.6  LncRNA 的上下游基因的预测及分析 

LncRNA 上下游基因分析即 cis 作用靶基因
分析，基本原理为 lncRNA的功能与其坐标临近
的蛋白编码基因相关，位于上游的 lncRNA可能
与启动子或共表达基因的其他顺式作用元件有

交集，从而在转录或者转录后水平对基因的表达
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进行调控；位于 3' UTR或者基因下游的 lncRNA
可能参与其他调控作用（Flirian and Joshua，
2018）。我们对 lncRNA 进行注释，如果其编码
基因位于一个基因的上游或者下游，则有可能与

顺式作用元件所在区域有交集，从而参与转录调

控。对于预测出的 lncRNA的上下游基因，利用
OmicsShare（ http://www.omicshare.com/）上的
GO 和 KEGG pathway 富集分析工具进行相关
分析。 

2  结果与分析 

2.1  数据质控与评估 

本研究中，意大利蜜蜂工蜂中肠样品的转录

组测序共得到 1 956 118 858条 raw reads，经过
滤得到 1 946 489 304条 clean reads，两端 Q20
和 Q30均在 96.98%和 93.34%以上（表 1）。各中
肠样品的组内 Pearson相关系数均在 0.91以上，

说明样本重复性较好（图 1）。上述结果说明本
研究的转录组测序数据质量良好，可用于进一步

分析。 
表 1   LncRNA-seq 数据统计 

Table 1  Overview of lncRNA-seq data 

样品 
Samples

原始读段
Raw reads

有效读段 
Clean reads 

99%碱基
正确率 

Q20 

99.9%碱
基正确率

Q30 
Am7-1 160 844 082 160 049 106 97.41% 94.00%
Am7-2 129 878 194 129 283 918 97.56% 94.19%
Am7-3 113 683 898 113 165 446 97.52% 94.03%

Am10-1 160 537 248 159 765 346 97.27% 93.84%
Am10-2 149 230 808 148 494 716 97.28% 93.77%
Am10-3 131 386 354 130 619 802 96.98% 93.34%

AmNc7-1 152 313 278 151 668 484 97.55% 94.15%
AmNc7-2 200 417 896 199 313 090 97.11% 93.35%
AmNc7-3 126 667 596 126 053 962 97.38% 93.85%

AmNc10-1 249 472 666 248 333 982 97.32% 93.81%
AmNc10-2 208 589 832 207 574 770 97.34% 93.77%
AmNc10-3 173 097 006 172 166 682 97.38% 93.74%

 

 
 

图 1  各意大利蜜蜂工蜂中肠样品不同生物学重复间的相关性 
Fig. 1  Pearson correlations between every two biological repeats within each Apis mellifera ligustica midgut group 
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2.2  意大利蜜蜂工蜂中肠 lncRNA 的预测及特

征分析 

利用软件 CPC 和 CNCI 对所有转录本进行
蛋白编码能力的预测，共预测出 6  3 5 3 个
lncRNA，其中包括 1 604个未知 lncRNA（novel 
lncRNA）。上述 lncRNA基因和蛋白编码基因的
内含子长度差别不大，多集中在 2 500 nt 内 

（图 2：A）。相较于蛋白编码基因，lncRNA 基
因的外显子数多为 2-4个，其中含 2个外显子的
lncRNA最多（30%）；蛋白编码基因的外显子数
多为 2 个以上，其中外显子数多于 11 个的蛋白
编码基因最多（28%）（图 2：B）。此外，lncRNA
基因与蛋白编码基因的的外显子长度分布相似，

多数分布在 0-2 500 nt之间（图 2：C）；lncRNA
的转录本长度较蛋白编码基因更短（图 2：D）。 

 

 
 

图 2  意大利蜜蜂工蜂中肠 lncRNA 的特征分析 
Fig. 2  Characteristic analysis of lncRNAs in the midgut of Apis mellifera ligustica worker 

A. lncRNA与 mRNA的内含子长度比较；B. lncRNA与 mRNA的外显子数比较； 
C. lncRNA与 mRNA外显子长度比较；D. lncRNA与 mRNA的转录本长度比较。 

A. Intron length comparison of lncRNA and protein-coding gene; B. Exon number comparison of lncRNA  
and protein-coding gene; C. Exon length comparison of lncRNA and protein-coding gene;  

D. Length comparison of lncRNA and protein-coding gene. 
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2.3  意大利蜜蜂工蜂中肠 lncRNA 的 RT-PCR
鉴定 

随机选取 10个 lncRNA进行 RT-PCR鉴定，
电泳结果显示成功扩增出 9 个符合预期大小的
目的片段（图 3），说明本研究的 lncRNA-seq数
据真实可靠，预测的多数 lncRNA真实存在。相
关引物信息详见表 2。 

 

 
 

图 3  意大利蜜蜂工蜂中肠 lncRNA 的 
RT-PCR 验证 

Fig. 3  RT-PCR verification of lncRNAs in the midgut 
of Apis mellifera ligustica worker 

Lane M: DNA Marker; Lane1: TCONS_00013922; Lane 2: 
TCONS_00013941; Lane 3: TCONS_00013942; Lane 4: 
TCONS_00015752; Lane 5: TCONS_00016999; Lane 6: 
TCONS_00017000; Lane 7: TCONS_00015837; Lane 8: 
TCONS_00017073; Lane 9: TCONS_00019496; Lane10: 

TCONS_00019499. 
 

表 2  RT-PCR 引物信息 
Table 2  Information of primers used in RT-PCR 

引物名字 
Primer name 

引物序列（5-3） 
Primer sequences (5-3) 

1F GAGATAGCAGAAGACAGCGAC 
1R GCAGAGAATACGAGAGTGAAAG
2F ATCAGTGAGTGGAACACGG 
2R TATCGGAGAAAGGGACGA 
3F ATCAGTGAGTGGAACACGG 
3R GGAGAAAGGGACGAGATGA 
4F CCACTGAACTCTCTAATCACCA 
4R GCGTAACCGACGATAAACA 
5F TGCGTCAAGGGAACGATA 
5R GCCAATCAACATCCACTCTC 
6F TGCGTCAAGGGAACGATA 
6R GCCAATCAACATCCACTCTCT 
7F GAAACAGGTAGCACAGTCTTTG
7R CACGATACAAGGGAACGAA 
8F GATAAGGAGACGAGAGGTGG 
8R ATTGAGAGACCAGAGGACAGA 
9F CGTTCGTTTGTTTCTGCC 
9R GCTTCTTCCCTTTCTACTCCC 
10F GCCGATGTTCTCAAACCT 
10R GACACACGAGGATGGAAATC 

2.4  意大利蜜蜂工蜂中肠 lncRNA 的上下游基

因分析 

GO 分类结果显示，意大利蜜蜂工蜂中肠
lncRNA 的上下游基因富集在生物学进程、细胞
组分和分子功能三大类，富集在生物学进程的前

5位 GO term是细胞进程（349 gene）、代谢进程
（332 gene）、单一有机体进程（289 gene）、生
物调控（112 gene）、应激反应（108 gene）；富
集在细胞组分的前 5 位 GO term 是细胞（158 
gene）、细胞组件（158 gene）、细胞膜（153 gene）、
细胞膜组分（146 gene）、细胞器（123 gene）；
富集在分子功能的前 5 位 GO term 结合（400 
gene）、催化活性（283 gene）、分子转导活性（56 
gene）、信号传感活性（46 gene）、运输活性（40 
gene）（图 4）。上述结果说明 lncRNA 可能在意
大利蜜蜂工蜂中肠的新陈代谢、细胞生命活动和

环境应激中发挥重要作用。 
进一步对 lncRNA的上下游基因进行 KEGG 

pathway富集分析，结果显示上下游基因富集在
256个 pathway。其中，富集基因数最多的前 10
位分别是Wnt信号通路（49 gene）、癌症蛋白聚
糖（42 gene）、神经营养因子信号通路（41 gene）、
cAMP 信号通路（38 gene）、多巴胺突触（38 
gene）、钙离子信号通路（37 gene）、胃酸分泌物
（37 gene）、催生素信号通路（36 gene）、心肌
细胞肾上腺素信号（36 gene）和光传导（35 gene）
（图 5）。上述结果说明 lncRNA通过广泛参与各
类信号通路的调控对意大利蜜蜂工蜂中肠生长

和发育产生影响。 

3  讨论 

果蝇（Soshnev et al.，2011；Young et al.，
2012；Chen et al.，2016）和家蚕（Wu et al.，2016；
Zhou et al.，2017）等少数模式昆虫的 lncRNA
研究起步较早且相关信息较多。Chen等（2016）
在果蝇中发现 1 077 个 lncRNA，并发现它们的
表达具有高度特异性。Soshnev等（2011）发现
一个保守性高的 lncRNA（yar），并证明 yar可
以调控果蝇的睡眠行为。Wu等（2016）通过对 
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图 4  意大利蜜蜂工蜂中肠 lncRNA 的上下游基因的 GO 富集分析 
Fig. 4  GO enrichment analysis for upstream and downstream genes of lncRNAs  

in the midgut of Apis mellifera ligustica worker 
 

家蚕的转录本深度测序，预测出 11 810 个
lncRNA。Zhou 等（2017）在家蚕和野生蚕的丝
腺中鉴定出 600个 lncRNA，筛选出两个 lncRNA
（dw4sg_0040 和 dw4sg_0048）可以调控蚕丝蛋
白。相比较而言，蜜蜂的 lncRNA研究相对滞后

且进展缓慢。Humann 等（2013）通过对意大利
蜜蜂工蜂 4-6 d幼虫的卵巢中的 lncov2和 lncov1
的功能研究，lncov2对意大利蜜蜂卵巢发育起促
进作用，而 lncov1 表达抑制意大利蜜蜂卵巢发
育。郭昱等（2015）通过对 4-6 d的工蜂和蜂王 
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图 5  意大利蜜蜂工蜂中肠 lncRNA 的上下游基因的 KEGG pathway 富集分析 
Fig. 5  KEGG pathway enrichment analysis for upstream and downstream genes of lncRNAs  

in the midgut of Apis mellifera ligustica worker 
 

幼虫进行高通量测序预测出 3 993个 lncRNA，
通过功能分析发现 lncRNA可能参与调控蜜蜂级
型分化。Chen等（2017）对意大利蜜蜂处女王、
产卵蜂王、抑制产卵的蜂王和产卵恢复的蜂王进

行深度测序，鉴定到 14 个位于控制卵巢大小数
量性状位点（QTL）的 lncRNA，筛选出与意大

利蜜蜂卵巢发育和产卵相关的 2 个 lncRNA
（XLOC_073978 和 XLOC_081294）。Jayakodi
等（2015）在意大利蜜蜂和中蜂分别鉴定出 1 514
和 2 470个基因间区 lncRNA（lincRNA），进一
步分析发现分别有 863（57%）和 464个（18%）
lincRNA参与意大利蜜蜂和中蜂的组织发育，另



·1042· 应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology 55卷 
 
有 10个 lincRNA在病毒感染时起到关键作用。
目前，有关蜜蜂中肠 lncRNA的研究未见报道。
本研究利用 lncRNA-seq 技术对意大利蜜蜂工蜂
中肠进行测序，通过生物信息学方法预测出 6 
353个 lncRNA，其中包括 1 604个 novel lncRNA，
为蜜蜂的 lncRNA 信息提供了重要补充。

LncRNA具有发育阶段和组织特异性表达，本研
究预测出的 lncRNA是否在意大利蜜蜂工蜂的其
他组织和器官中表达，以及是否在蜂王或雄蜂中

表达需要进一步研究，推测意大利蜜蜂 lncRNA
的总数多于 6 353个。 

Ruiz-Orera 等（2014）通过对小鼠、人类、
斑马鱼 Danio rerio、黑腹果蝇、拟南芥 Arabidopsis 
thaliana和啤酒酵母 Saccharomyces cerevisiae的
lncRNA 的特征分析，发现它们的 lncRNA 相对
于蛋白编码基因都具有较短的转录本长度。Tang
等（2017）的研究结果表明野猪的 lncRNA的表
达量较低，且较之蛋白编码基因其转录本长度更

短、外显子数更少。Wu等（2016）对家蚕的研
究结果表明其 lncRNA较蛋白编码基因具有更少
的外显子数、较短的转录本长度和较短的外显子

和内含子长度。本研究中，意大利蜜蜂工蜂中肠

的 lncRNA与其蛋白编码基因相比，具有较少的
外显子数和较短的转录本长度，这与其他物种的

lncRNA特征相似。 
本研究中，意大利蜜蜂工蜂中肠 lncRNA的

上下游基因涉及 42个GO条目，其中分别有 349、
332和 283个上下游基因分布在细胞进程、代谢
进程和催化活性，表明相应的 lncRNA参与意大
利蜜蜂工蜂中肠的新陈代谢、细胞生命活动的调

控。此外，还发现有 108、3 和 2 个上下游基因
富集在应激反应、免疫系统进程和细胞凋亡，表

明相应的 lncRNA参与对意大利蜜蜂工蜂中肠的
免疫防御的调控。此外，意大利蜜蜂工蜂中肠的

上下游基因涉及 256条 pathway，其中有 239个
上下游基因分布在 74 条代谢通路，包括碳代谢
（13 gene）、嘌呤代谢（12 gene）、肌醇磷酸
盐代谢（11 gene）、丙氨酸、天冬氨酸和谷氨酸
代谢（9 gene）等 69条物质代谢通路；甲烷代谢
（5 gene）、氧化磷酸化（5 gene）、真菌固碳

作用（2 gene）、硫代谢（2 gene）和光合生物
固碳作用（1 gene）等 5个能量代谢通路；再次
表明相应的 lncRNA参与对意大利蜜蜂工蜂中肠
的物质和能量代谢的调控。Wnt信号通路在动物 
和昆虫中的胚胎发育和组织发育起到重要的作

用（Zachary and Angers，2018） 。Li等（2018）
的研究结果显示 Hippo 信号通路调控家蚕的身
体发育和细胞凋亡；Elshaer等（2015）发现 Hippo
通路可以调控蟑螂的卵巢发育；Huang等（2017）
研究结果表明果蝇的 Hedgehog和 Hippo信号通
路限制 BMP受体产生，从而引起卵巢细胞分化。
本研究发现，部分上下游基因富集在 Wnt（49 
gene）、Hippo（36 gene）和 Hedgehog（3 gene）
信号通路，表明相应的 lncRNA参与调控此三条
信号通路，从而影响意大利蜜蜂工蜂中肠的生长

和发育。还发现部分上下游基因富集在溶酶体

（12 gene）、泛素蛋白水解（10 gene）、内吞
作用（9 gene）和吞噬作用（5 gene）等细胞免
疫通路，以及 MAPK（15 gene）、Jak-STAT（3 
gene）、Toll-like受体（1 gene）和 NF-kappa B
（1 gene）信号通路等体液免疫通路，暗示相应
的 lncRNA在意大利蜜蜂工蜂中肠的免疫防御中
扮演着重要的调控角色。 
本研究结合 lncRNA-seq 技术和生物信息学

方法对意大利蜜蜂工蜂中肠的 lncRNA进行系统
的预测、结构特征和功能分析，研究结果不仅丰

富了蜜蜂的 lncRNA信息，也为探究 lncRNA在
意大利蜜蜂工蜂中肠发育及胁迫应答过程中的

作用打下基础。下一步将对意大利蜜蜂工蜂中肠

响应 N. ceranae胁迫的 lncRNA差异表达谱进行
深 入 分 析 ， 进 而 揭 示 差 异 表 达 lncRNA
（DElncRNA）在宿主胁迫应答中的作用，并通
过构建和分析 DElncRNA与其他 ncRNA、mRNA
之间的调控网络筛选出关键 lncRNA。 
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毛蕊花球象 Cionus olivieri Rosenschöld 

  
毛蕊花球象 Cionus olivieri Rosenschöld，隶属于鞘翅目 Coleoptera象虫科 Curculionidae，身体球

形，前胸背板比鞘翅基部明显窄，触角索节 5 节，体壁黑色，胫节和附节红色。全身覆盖着致密的
黄白色鳞片，鞘翅缝中部和端部有黑色宽鳞片组成的大黑斑点，行间散布较小的黑斑点。幼虫体壁

非常柔软，黄白色，常分泌粘液在体表，取食毛蕊花属植物的子房组织。该属昆虫的寄主专一性比

较强，在北美已经作为控制入侵的毛蕊花属植物的生物防治天敌。图片于 2018 年 8 月 12 日拍摄于
哈萨克斯坦 Altyn Emel保护区，寄主植物为毛蕊花 Verbascum thapsus L. 
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