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蜜蜂非编码 RNA 研究进展* 
朱玉洁**  刘  鹏  叶  良  李  来  施腾飞***  余林生*** 

（安徽农业大学，合肥 230036） 

摘  要  非编码 RNA（Non-coding RNA，ncRNA）是指不编码蛋白质的功能性 RNA 的统称，主要包括

微小 RNA（MicroRNA，miRNA）、长链非编码 RNA（Long non-coding RNA，lncRNA）和环状 RNA（Circular 

RNA，circRNA）等，它们在各种生命活动中发挥着重要的调控作用。蜜蜂不仅是重要经济授粉昆虫，还

是人类研究动物复杂社会行为的最佳模式生物。近年来，蜜蜂 ncRNA 亦是该领域研究热点，成果不断涌

现，本文在介绍 ncRNA 的特征、分类及其主要作用机制的基础上，主要针对 ncRNA 在蜜蜂劳动分工、级

型分化、繁殖性能和免疫防御等方面调控作用的最新研究进展进行综述，以期为深入探究 ncRNA 提供借

鉴和参考。 

关键词  蜜蜂；非编码 RNA；行为发育；级型分化；繁殖；免疫防御 

Progress in research on non-coding RNAs in honey bees 

ZHU Yu-Jie**  LIU Peng  YE Liang  LI Lai  SHI Teng-Fei***  YU Lin-Sheng*** 

(Anhui Agricultural University, Hefei 230036, China) 

Abstract  Long, non-coding RNA (lncRNA), microRNA (miRNA) and circular RNA (circRNA) are classes of non-coding 

RNA (ncRNA) that play important roles in regulating various life activities in organisms. Honeybees are not only important 

economic pollinators, but also model organisms for studying complex social behavior in animals. Honeybee ncRNAs have 

been a popular research subject in recent years and there has been considerable progress in this field. This paper introduces the 

characteristics, classification and mode of action of the above three types of ncRNAs. We also summarize the latest research on 

the role of miRNA, lncRNA, and circRNA in regulating the division of labor, caste differentiation, reproductive performance 

and immune defense, in honeybees. 

Key words  honey bee; ncRNA; division of labor; caste determination; reproductive performance; immune defence 

非编码 RNA（Non-coding RNA，ncRNA）

是一类不编码蛋白的功能性 RNA 的统称，广泛

存在于各种生物体中（Grozinger et al.，2007；

Mello et al.，2014）。由于结构不同，ncRNA 可

分为线性 ncRNA（Linear ncRNA）和环状 ncRNA

（Circular RNA，circRNA）2 种，其中线性 ncRNA

又包括微小 RNA（MicroRNA，miRNA）和长链

ncRNA（Long non-coding RNA，lncRNA）。这些

ncRNA 由于不能编码蛋白质，曾一度被认为是

基因转录过程中的垃圾而未受到重视（Hüttenhofer 

et al.，2005）。愈来愈多的研究证实 ncRNA 在生

命活动中具有各种不同的重要生物学功能，

ncRNA 也成为近年来生命科学研究领域又一个

新的热点（Yamamura et al.，2018；Slack and 

Chinnaiyan，2019）。 

蜜蜂是膜翅目中代表性昆虫之一，其作为重
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要的经济有益昆虫，不仅能够提供丰富多样蜂产

品，还能够为作物和野生植物提供授粉服务。此

外，蜜蜂作为真社会昆虫，亦是人类研究动物复

杂社会行为的模式生物（Andrikopoulos and 

Cane，2018；Diao et al.，2018）。近年，探究蜜

蜂 ncRNA 功能成为蜂学领域研究热点，成果不

断涌现。本文中，笔者围绕近年来 ncRNA 在蜜

蜂劳动分工、级型分化、繁殖性能和免疫防御等

方面调控作用的研究进行综述，并展望了

ncRNA 在蜜蜂未来的研究方向，以期为进一步

研究 ncRNA 提供借鉴和参考。 

1  miRNA 

miRNA 是一类长度约 20 nt 的内源性非编码

RNA 分子，主要通过与靶基因 mRNA 的 3端非

翻译区域不完全配对，抑制蛋白质的合成从而调

控发挥作用（Bartel，2004；He and Hannon，

2004）。miRNA 参与调控昆虫发育、代谢及其他

生命特征相关的蛋白质水平，具有重要的基因表

达调控作用（Schickel et al.，2008；Boyerinas 

et al.，2010）。研究表明，miRNA 在蜜蜂劳动分

工、级型分化、繁殖性能和免疫防御等方面均发

挥着重要的调控作用（Wing et al.，2003；Weaver 

et al.，2007；Chen et al.，2017；Liu et al.，2017）。 

1.1  劳动分工调控 

正常蜂群中工蜂的劳动分工行为具有明显

的年龄依赖性。工蜂羽化后，日龄较小的工蜂主

要在蜂巢内劳动，随着日龄的增长，逐渐过度到

巢外采集的工作（Robinson，1992）。工蜂的这

一行为具有可塑性，可以根据蜂群的需求灵活地

加速或逆转其行为发育（Robinson，1987）。

Behura 和 Whitfield（2010）研究表明 miRNA 在

哺育蜂和采集蜂中的表达存在显著差异，尤其是

ame-miR-276 在年轻和年老哺育蜂中的表达量

均极显著高于同龄的采集蜂，这表明 miRNA 可

能在蜜蜂的劳动分工行为变化中发挥作用。

Greenberg 等（2012）研究表明， ame-miR-2796

在哺育蜂和采集蜂脑部均高表达且存在显著差

异，其可能调节与蜜蜂神经发育和劳动分工相关

的磷脂酶 C 基因的表达（Wing et al.，2003；

Tsuchimoto et al.，2004），该结果更是验证了

miRNA 对蜜蜂劳动分工行为的调控。通过对哺

育蜂和采集蜂头部 miRNA 表达谱的检测，Liu

等（2012）发现有 9 个 miRNA 在这两者之间差

异表达，其预测靶基因主要与与神经功能等相

关。基于此，施腾飞等（2014）进一步检测了这

9 个 miRNA 在不同日龄工蜂中的表达变化，发

现 ame-let-7、ame-miR-13b 和 ame-miR-279 的

表达与工蜂年龄依赖性行为变化具有相关性和

规律性。随后 Liu 等（2017）采用 RNAi、过表

达、western blot、荧光素酶报告基因系统和行为

学实验等验证了 ame-miRNA-279a 能够通过介

导靶标基因 MBLK-1 表达影响蜜蜂糖反应能力，

参与调控蜜蜂劳动分工行为转变。为消除日龄的

影响，刘芳和施腾飞（2019）组建了同日龄蜂群，

并检测了 ame-miR-31a和 ame-miR-13b在同日龄

年轻和年老的哺育蜂和采集蜂的表达差异，发现

ame-miR-31a 总在哺育蜂中高表达，说明它们可

能在工蜂行为转变过程中起着重要调控作用。 

1.2  级型分化调控 

正常蜂群中存在着三型蜂：雄蜂、工蜂和蜂

王。雄蜂是由未受精卵发育而成；蜂王和工蜂的

基因组相同，但行为和繁殖能力不同（Weaver，

1955；Kucharski et al.，2008）。这种典型的发育

可塑性现象被称为蜜蜂的级型分化，它是由幼蜂

的饮食条件所决定，并通过营养途径转化为生理

和表观遗传变化（West-Eberhard，1989）。Shi

等（2012）发现意大利蜜蜂 Apis mellifera ligustica

（简称意蜂）蜂王浆和中华蜜蜂 Apis cerana 

cerana（简称中蜂）蜂王浆的 miRNA 存在差异；

两者饲喂而来的意蜂蜂王的转录组也存在差异，

其中 23.3%受影响的基因是两种蜂王浆中差异

miRNA 的靶基因。该研究首次揭示了意蜂蜂王

浆和中蜂蜂王浆的 miRNA 存在差异，并证明蜂

王浆能够通过 miRNA 调控蜜蜂幼虫的基因表

达。Guo 等（2013）检测到蜂粮中的 miRNA 表

达量是蜂王浆的 7-215 倍，在蜂王浆中添加特定

的 miRNA 后，蜂王幼虫中 mRNA 表达量和成年
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蜂王的形态特征均发生了显著变化，因此推断哺

育蜂分泌物中的 miRNA 是蜜蜂级型分化的调节

中的一个额外因素。Zhu 等（2017）检测到植物

miRNA 在蜂粮中比在蜂王浆中富集，这些

miRNA 可延缓蜜蜂的发育，阻止幼虫分化为蜂

王，其中 miR-162a 直接靶向调节级型分化的

amTOR 基因。这项研究确定了植物 miRNA 在蜜

蜂级型分化中起着重要作用，为理解跨界相互作

用和共同进化提供了线索。 

研究表明 miRNA 的表达丰度在不同级型蜜

蜂中差异显著，差异表达的 miRNA 可能参与调

节蜜蜂的发育，在工蜂与蜂王的分化过程中发挥

了重要作用（Weaver et al.，2007）。在 4 日龄蜂

王和工蜂的幼虫中，Shi 等（2015）检测到 61

个 与 级 型 分 化 信 号 通 路 相 关 的 差 异 表 达

miRNA；Guo 等（2016）在 4-6 日龄工蜂幼虫中

检测到调控级型分化相关靶基因的 miRNA 的表

达水平比蜂王高 1.3-4.7 倍，这表明 miRNA 可能

与工蜂和蜂王幼虫的发育差异有关。Ashby 等

（2016）发现在蜜蜂不同级型幼虫发育的关键阶

段之间差异表达的 miRNA，可以缓冲由不同摄

食（环境）或单倍体基因组引起的级型分化所必

须的靶基因表达波动，并可能参与调节神经元分

化、细胞信号传导和形成级型分化的过程。

Collins 等（2017）检测到 Bte-miR-6001-5p 和

Bte-miR-6001-3p 在欧洲熊蜂 Bombus terrestris

（简称熊蜂）蜂王幼虫体内的表达高于工蜂幼

虫，该研究表明这两个 miRNA 可能诱导幼蜂向

蜂王发育。Liu 等（2019b）发现熊蜂头部表达水

平最高的 8 个 miRNA 在 3 种级型中是相同的，

其中 ame-miR-9a 和 ame-let-7 在雄蜂中的表达高

于雌蜂，这提示 ame-miR-9a 和 ame-let-7 可能在

雄蜂的发育中起着更重要的作用。 

1.3  繁殖调控 

Wu 等（2014）首次发现，婚飞后的意蜂蜂

王与未婚飞的意蜂处女王中有 11 个差异 miRNA

靶向 9 个差异表达基因，提示 miRNA 可能在调

节蜂王求偶飞行过程中的生理变化中发挥作用。

Chen 等（2017）在蜂王卵巢产卵过程的各个阶

段均检测到差异表达的 miRNA，这些 miRNA 参

与调控与产卵密切相关的通路，由此推测它们可

能在蜂王的产卵过程中起着关键作用。 

Macedo 等（2016）发现在生殖和非生殖状

态下的蜂王与工蜂卵巢中差异表达的 13 个

miRNA 参与调控卵巢生理变化和卵子产生，可

用于区别卵巢是否具备产卵能力。Chen 和 Shi

（2020）在工蜂与处女王和产卵蜂王差异表达的

miRNA 中发现，ame-miR-3747b、ame-miR-375

和 ame-miR-9891 靶向参与调节生殖过程的蜕皮

素诱导蛋白 74 基因（Pandey and Bloch，2015），

由此推测 miRNA 通过调节其他通路在蜜蜂卵巢

表型中发挥潜在作用。 

1.4  免疫防御调控 

miRNA 在蜜蜂免疫系统方面的研究也取得

了很多成果。Lourenço 等（2013）在被 Serratia 

marcescens 感染的工蜂中检测到 12 个 miRNA 差

异表达，且这些 miRNA 在其他昆虫中被证明参

与免疫调控过程（Winter et al.，2007）。Niu 等

（2017）发现熊蜂在受 Slow bee paralysis 病毒和

Israeli acute paralysis 病毒分别感染后多个

miRNA 差异表达，这些差异表达的 miRNA 可能

靶向病毒基因组 RNA 和参与熊蜂免疫调控网

络，该结果可能表明 miRNA 参与了熊蜂-病毒相

互 作 用 。 杜 宇 等 （ 2019 ） 在 蜜 蜂 球 囊 菌

（Ascosphaera apis，简称球囊菌）胁迫的 6 日龄

中蜂幼虫肠道内检测到差异表达的 miRNA，其

中 miR-6052-x 和 miR-1277-x 作为调控网络的核

心可能通过影响细胞凋亡参与宿主的免疫防御，

miR-26-x 和 miR-30-x 可能通过调控 Jak-STAT 信

号通路参与宿主的胁迫应答。 

蜜蜂微孢子虫病在我国是一种严重的成蜂

疾病，大量研究为解读蜜蜂 miRNA 在应对东方

蜜蜂微孢子虫 Nosema ceranae 感染时的免疫调

控作用做出贡献。Huang 等（2015）检测到被

N. ceranae 感染后的工蜂中有 17 个差异表达的

miRNA 参与调节蜜蜂代谢相关基因以应对 N. 

ceranae 感染。Evans 和 Huang（2018）检测到

N. ceranae 的 miRNA 可靶向结合意蜂体内 918
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个 mRNAs，促进蜜蜂的代谢和免疫应答，这表

明 N. ceranae 的 miRNA 可以调控蜜蜂的基因表

达。Chen 等（2019b）对比 N. ceranae 胁迫 7 d

和 10 d 后的中蜂中肠，发现差异表达的 miRNA

在调控物质和能量代谢、细胞免疫和体液免疫系

统中的靶 mRNA 具有潜在功能，差异表达

miRNA 可能在宿主应激反应中发挥重要作用，

包括通过负向调控靶 mRNA 的免疫应答。该研

究结果有助于进一步探索 miRNA 在宿主对

N. ceranae 感染反应中所起的调控作用，并为进

一步研究中蜂-N. ceranae 相互作用的分子机制

提供了可能。基于此，陈华枝等（2020）对比正

常及 N. ceranae 胁迫 7 d 和 10 d 后的意蜂工蜂中

肠发现差异表达的 miRNA 可能通过调控物质和

能量代谢、细胞和体液免疫对 N. ceranae 产生应

答，但不参与抗菌肽基因的表达调控；其中

miR-1-z 可能参与宿主的细胞增殖、细胞凋亡和

免疫进程。 

1.5  参与蜜蜂其他方面调控 

miRNA 还对蜜蜂发育、学习以及农药侵害

等方面有重要的调控作用。Hori 等（2011）检测

到 ame-miR-276 和 ame-miR-1000 在蜜蜂的视叶

细胞中富集，并预测靶点编码神经功能相关基

因，表明 miRNA 参与蜜蜂神经功能的调控。Li

等（2012）发现 ame-miR-278 和 ame-miR-282

在舞蹈蜂中低表达，它们的靶基因与酶活和神经

功能相关，提示 miRNA 可能调控蜜蜂舞蹈行为。

Zondag 等（2012）检测到在早期蜜蜂胚胎中表

达的 miRNA 在前后轴、背腹轴和胚胎外膜的模

式形成中起作用，这可能表明 miRNA 在调节发

育途径中发挥了作用。Freitas 等（2017）发现

miR-34-Sp 可直接作用于配对规则和细胞骨架基

因，从而影响蜜蜂胚胎早期发育和体节分化。

Qin 等（2014）检测到迷宫视觉学习后意蜂的

miRNA 表达均高于对照组，该结果表明 miRNA

可能在蜜蜂的学习和记忆过程中发挥着关键作

用。随后，Cristino 等（2014）证实 miR-932 靶

向 actin 调控蜜蜂的记忆能力，影响记忆在大脑

中的形成，这为 miRNA 调控蜜蜂记忆提供了证

据。Shi 等（2017）检测到意蜂的 7 个 miRNA

在受新烟碱类杀虫剂噻虫嗪胁迫后差异表达，这

些 miRNA 的候选靶基因主要与行为、免疫和神

经功能有关；Huang 等（2021）检测到在新烟碱

类杀虫剂呋虫胺处理意蜂后，差异表达的

miRNA 的候选靶基因参与了蜜蜂生物学过程、

细胞过程和行为的调控等，这些研究表明杀虫

剂能够通过影响 miRNA 表达对蜜蜂健康产生

危害。 

2  lncRNA 

lncRNA 是一类长度大于 200 nt 的 ncRNA，

通常没有长阅读框，加工过程类似于蛋白质编码

基因，通过 RNA 聚合酶 I 转录，并发生剪接。

它具有 5帽子结构和 3PloyA 尾巴，最后形成的

基因结构类似于 mRNA，主要通过转录调控和转

录后调控基因的表达，也可以通过影响蛋白质定

位和端粒复制发挥其强大的生物学功能（Guttman 

et al.，2009；Pian et al.，2016）。因其表达具有

组织特异性和时序性，在细胞分化、发育和免疫

等方面发挥着重要作用，逐渐成为整个生命科学

研究领域的新热点（Okazaki et al.，2002）。目前，

有关蜜蜂 lncRNA 的研究涉及到蜜蜂劳动分工、

级型分化、繁殖、免疫防御和中肠的新陈代谢等

生理过程中的调控。 

2.1  劳动分工调控 

Liu 等（2019a）比较了哺育蜂和采集蜂的

lncRNA 表达谱，发现 TCONS_00356023、TCONS_ 

00357367 和 TCONS_00159909 可能在哺育蜂和

采集蜂行为转变过程中起重要作用，为进一步研

究 lncRNA 在蜜蜂行为转变过程中的作用提供了

基础。Chen 等（2020c）检测到哺育蜂和采集蜂

之间差异表达的 lncRNA 参与重要的信号传导和

调控过程，推测 lncRNA 在哺育蜂向采集蜂转变

时，参与社会信号触发的表观遗传协调作用。 

2.2  级型分化调控 

lncRNA 在发育和调控中发挥了重要的作用

（Kornienko et al.，2013）。Guo 等（2015）发现
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lncRNA 在蜜蜂幼虫的级型分化过程中表达显著

差异，且表达差异的 lncRNA 的数量随时间的推

移而增加，因此认为，lncRNA 也参与了蜜蜂的

级型分化过程。进一步的分析显示，lncRNA 可

能通过影响上下游基因的转录和功能执行的方

式，在蜜蜂早期发育的多细胞组织发育、神经

系统发育和转录调控的过程中起到重要的调控

作用。 

2.3  繁殖调控 

根据 lncRNA 优先在动物卵巢组织表达的研

究（Necsulea et al.，2014），Humann 和 Hartfelder

（2011）注意到蜜蜂体内的 2 个 lncRNA：lnccov1

仅存在于工蜂体内，在工蜂的胚胎发育的过程

中，它参与调控了卵巢管细胞的自噬死亡过程；

lnccov2 在蜂王卵巢中过度表达，具有调节蜂王

卵巢大小的作用。这一结果提示，这 2 个 lncRNA

可能直接参与了雌蜂卵巢表型形成的发育过程。

Chen 等（2017）在蜂王产卵过程中发现调控卵

巢大小性状的基因在基因组中的位置区域有 14

个差异表达的 lncRNA，它们被认为是影响卵巢

大小和产卵的候选基因。该研究结果表明，

lncRNA 可能在蜂群的产卵过程中激活和调控产

卵的候选基因，为进一步研究蜜蜂产卵的遗传标

记提供参考。 

2.4  免疫防御调控 

近年来，lncRNA 在蜜蜂疾病中的作用越来

越受到人们的重视。Jayakodi 等（2015）发现 11

个 lincRNAs 在蜜蜂病毒感染中特异调节，其中

10 个似乎在不同的病毒感染中起作用，这一结

果开启了 lincRNA 与蜜蜂疾病和激素信号通路

相关的大门。Chen 等（2019a）检测到接种 N. 

ceranae 的意蜂中肠内差异表达的 lncRNA 和其

靶 miRNA 形成了复杂的竞争性内源 RNA 网络，

部分差异表达的 lncRNA 可能参与调控蜜蜂物质

和能量代谢，以及蜜蜂细胞和体液免疫应对 N. 

ceranae 入侵过程，该研究为进一步了解蜜蜂微

孢子虫病的宿主-病原体相互作用提供了新的

视角。 

2.5  参与蜜蜂其他方面调控 

郭睿等（2018）对 7 日和 10 日龄意蜂中肠

进行深度测序，发现差异表达的 lncRNA 广泛参

与工蜂中肠的新陈代谢、细胞活动和免疫调控并

作为竞争性内源 RNA 发挥作用，其中 TCONS_ 

00020918 可通过调控西方蜜蜂王浆主蛋白 1 编

码基因在意蜂工蜂中肠的营养吸收、级型分化中

发挥功能，研究结果为关键 lncRNA 的筛选和功

能研究提供了必要的数据支持。 

3  circRNA 

circRNA 是来源基因 3′端和 5′端共价闭合形

成的一类非编码 RNA（Meng et al.，2017）。与

lncRNA 相比，circRNA 更耐 RNase R 酶消化，

优良的稳定性使其具备了作为内源生物标志物

的条件（Perkel，2013）。circRNA 可以通过与蛋

白质、RNA 聚合酶和基因启动子的相互作用来

调节基因的转录和可变剪切等生命活动（Zhang 

et al.，2013；Li et al.，2015；Kristensen et al.，

2019），并具有组织表达的特异性和时序性等特

点，能够吸附 miRNA，对基因具有表达调控作

用（Memczak et al.，2013；Li et al.，2017）。虽

然蜜蜂的 circRNA 研究起步较晚，但也取得了一

定的成果。 

3.1  劳动分工调控 

哺育蜂向采集蜂转变的分子机制正在进行

深入的研究，Thölken 等（2019）在意大利蜜蜂

哺育蜂和采集蜂的大脑中检测到，circAmrsmep2

随着年龄的增长而在工蜂的大脑中累积；相反，

circAmrad 与年龄无关而与所执行的任务有关，

其亲代基因与抗失忆记忆有关。这一发现首次表

明 circRNA 和蜜蜂的社会作用之间的关系，并推

测 circRNA 与蜜蜂的任务分配相关。 

3.2  繁殖调控 

Chen 等（2019c）发现在蜂王产卵过程各阶

段中，ame_circ_0005197 和 ame_circ_0016640

可以通过调控若干繁殖相关的 miRNA 来影响蜜

蜂的产卵过程，这表明 circRNA 与蜜蜂卵巢内繁
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殖相关 miRNA 相互作用，推断 circRNA 在蜜蜂

卵巢发育过程中具有潜在作用。随后，Chen 和

Shi（2020）还发现 ame_circ_0001176 和 ame_circ_ 

0001243 在工蜂与处女王和产卵蜂王的功能类神

经调节中存在显著差异表达，并与蜜蜂繁殖相关

的 miRNA 相互作用。由此推断，差异表达的

circRNA 可能通过竞争性内源 RNA 网络与

miRNA 相互作用，并通过蜜蜂的神经调节对卵

巢状态产生影响。 

3.3  免疫防御调控 

蜜蜂球囊菌是一种真菌病原体，广泛存在于

蜜蜂幼虫体内，其引起的白垩病在蜂业生产中造

成了严重的损失（Spiltoir，1955；Spiltoir and 

Olive，1955）。Chen 等（2017）在球囊菌侵染的

意蜂幼虫肠道中发现 novel_circ_017486 的源基

因与抗原表达相关；novel_circ_009836 编码的一

个丝氨酸/苏氨酸蛋白激酶（ncbi_107998746）的

源基因与 MAPK 信号通路相关，这表明 circRNA

在蜜蜂的免疫防御过程中发挥作用，该研究为进

一步探究意蜂中 circRNA 在球囊菌侵染后参与

调控肠道免疫防御过程的分子机制提供了有价

值的信息。陈华枝等（2020）发现中蜂 6 日龄幼

虫响应球囊菌胁迫的过程中可能通过改变分布

在不同长度和环化类型的 circRNA 数量，以及

特异性表达一些 circRNA 和调节部分 circRNA

的表达量对病原产生应答；novel_circ_000027、 

novel_circ_000127、novel_circ_000312 等差异表

达的 circRNA 可能通过调控氧化磷酸化、细胞和

体液免疫而发挥免疫作用。Chen 等（2020b）在

接种N. ceranae的意蜂工蜂中肠内检测到部分差

异表达的 circRNA 可能参与调控蜜蜂物质和能

量代谢，以及蜜蜂细胞和体液免疫应对 N. 

ceranae 入侵过程，该结果为探究 circRNA 在意

蜂应对N. ceranae入侵的免疫应答分子机制发挥

的调控作用提供了基础。 

3.4  参与蜜蜂其他方面调控 

蜜蜂中肠主要起着消化食物、吸收养分和抵

御病原体等作用（Kumar et al.，2010），在 7 和

10 日龄意蜂工蜂中肠内，Xiong 等（2018）检测

到 circRNA 的来源基因可注释到包括结合、细胞

进程和细胞在内的 45 个 Gene ontology 数据库条

目，其中 miR-136-y、ame-miR-6001-3p 及 miR- 

136-y 结合的 circRNA 最多，表明相应的差异表

达 circRNA 可作为竞争性内源 RNA 在意蜂中肠

发育过程发挥作用；基于此，郭睿等（2018）发

现有 14 个差异表达 circRNA 可共同靶向结合

ame-miR-6001-3p ， 表 明 它 们 可 能 通 过 调 控

ame-miR-6001-3p 对意蜂中肠干细胞的分裂和分

化进行间接调控；随后，Chen 等（2020a）在 8

日龄和 11 日龄中蜂工蜂的中肠中发现，8 个差

异表达的 circRNA 可能通过竞争性靶向 miR- 

6001-y 来调控发育相关基因的表达，从而影响中

肠的发育，并可作为进一步研究中肠发育分子机

制的潜在候选基因。这些研究揭示了差异表达的

circRNA 在中肠发育过程中的作用，为中肠发育

相关的关键 circ RNA 的筛选和功能研究打下

了基础。 

4  小结与展望 

近年来，有关 ncRNA 的研究逐渐兴起，其

作用机制和生物学功能的研究也日趋深入，成为

表观遗传学领域的研究热点。本文主要对

ncRNA 中 miRNA、lncRNA 和 circRNA 在蜜蜂

生命活动中的作用研究进行了综述。其中，

miRNA 的研究最多，而 lncRNA 和 circRNA 的

研究才刚刚起步，这些 ncRNA 在蜜蜂劳动分工、

级型分化、繁殖性能和免疫防御等方面都有着重

要调控作用，它们的发现对于构建基因转录后的

调控机制具有里程碑式的意义。但目前的研究只

是筛选出一些可能对蜜蜂具有调控作用的

ncRNA，具体是哪些 ncRNA 在起作用以及具体

的作用机制还是未知的，进一步挖掘蜜蜂体内

ncRNA 的调控机制，或会成为蜜蜂科学未来研

究的一个重要突破口；与此同时，建立蜜蜂 ncRNA

的功能库也是该领域迫切需要解决的问题。 
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