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狄斯瓦螨唾液毒性蛋白 VTP 互作蛋白 FABP 

的鉴定与功能分析* 
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摘  要  【目的】 阐明狄斯瓦螨 Varroa destructor 唾液毒性蛋白（Varroa toxic protein, VTP）致死中华蜜

蜂（以下简称中蜂）Apis cerana 工蜂预蛹的机制，从而了解狄斯瓦螨与中蜂的互作机制，为开发蜂螨害防

治新技术拓宽思路。【方法】 通过酵母双杂交筛选狄斯瓦螨唾液蛋白 VTP 的互作蛋白；利用 RNAi 技术

和 qRT-PCR 验证互作蛋白基因功能并检测相关基因表达情况。【结果】 利用酵母双杂交筛选到 11 个候选

蛋白基因，进一步通过“回复”验证，脂肪酸结合蛋白（Fatty acid binding protein, FABP）是唯一阳性蛋

白；为了进一步验证 FABP 在体内与 VTP 结合，通过注射 dsRNA-fabp 干扰中蜂幼虫 fabp 的表达，结果

发现，注射 dsRNA-fabp 幼虫组化蛹率（58%）与仅注射 VTP 组（40%）相比显著提高。qRT-PCR 检测发

现，fabp 沉默后，幼虫的蘑菇体大型凯恩细胞特异性蛋白 1 基因（Mushroom body large-type Kenyon 

cell-specific protein 1，mblk-1）基因和蜕皮激素受体基因（Ecdysone receptor，ecr）基因的相对表达量发

生变化。【结论】 狄斯瓦螨唾液毒性蛋白 VTP 可能通过与中蜂体内 FABP 蛋白结合，导致 5 龄幼虫化蛹

失败，从而致死中蜂。 

关键词  中华蜜蜂；狄斯瓦螨；VTP；脂肪酸结合蛋白 

Identification and functional analysis of the Apis cerana protein 
FABP, which interacts with the varroa toxic protein VTP from 

salivary glands of Varroa destructor 
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Abstract  [Objectives]  To investigate the mechanism by which varroa toxic protein (VTP), found in Varroa destructor 

saliva, kills Apis cerana, and thereby facilitate the development of new methods for controlling V. destructor. [Methods]  A 

two-hybrid yeast was used to screen candidate proteins that bind to VTP after which RNAi technology and qRT-PCR were 

used to verify the function of the interacting protein gene and detect the expression of related genes. [Results]  Eleven 

candidate protein genes were identified, however, a "return experiment" revealed that the fatty acid binding protein (FABP) 

was the only positive protein. In order to further verify the binding of FABP and VTP in vivo, the expression of fabp in bee 

larvae was suppressed by an injection of dsRNA-fabp. The pupation rate of larvae injected with dsRNA-fabp was significantly 

higher (58%) than that of those injected with VTP alone (40%). QRT-PCR indicated that the relative expression of the 
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Mushroom body large-type kenyon cell-specific protein 1 (mblk-1) gene and ecdysone receptor (ecr) gene in the mushroom 

body of larvae, changed after fabp was silenced. [Conclusion]  The VTP protein in the saliva of V. destructor may cause the 

death of 5th instar A. cerana larvae by binding to the FABP protein.   

Key words  Apis cerana; Varroa destructor; VTP; fatty acid binding protein 

蜜蜂常罹患疾病，尤其是自 2007 年以来，

发生于欧美多国的蜜蜂蜂群崩溃消失现象（Colony 

ollapse disorder, CCD）（Cox-Foster et al., 2007）

导致很多国家蜂群数量急剧下降。狄斯瓦螨

Varroa destructor 及其携带的病毒被认为是蜂群

消失最主要的致病因子（Highfield et al., 2009; 

Martin et al., 2012; Wilfert et al., 2016），目前北美

地区每年冬天仍有 25%-30%的蜂群消亡（Nazzi 

and Pennacchio, 2018）。我国是世界养蜂大国（曾

蜜等, 2022），虽然还没有 CCD 报道，但狄斯瓦

螨仍是养蜂业的头号防控对象。我国每年养蜂业

仅蜂螨造成的直接损失就达几亿人民币，因防治

蜂螨药物造成蜂产品污染（周婷等，2007）、狄

斯瓦螨抗药性及药物残留对环境的影响更是无

法估量（胡福良等, 2004）。 

狄斯瓦螨对蜜蜂的危害体现于两方面，一是

吸食蜜蜂的血淋巴和脂肪体，消耗能量，破坏表

皮致水分流失（Garedew et al., 2004; Annoscia 

et al., 2012; Ramsey et al., 2019），对蜜蜂造成直

接伤害；二是携带和传播病毒，特别是残翅病病

毒（Deformed wing virus, DWV）（Bowen-Walker 

and Gunn, 2010; Rosenkranz et al., 2010; Martin 
et al., 2012；Wilfert et al., 2016）。蜜蜂残翅病毒

是意大利蜜蜂Apis mellifera ligustica携带率最高

的病毒，达 90%以上（Ai et al., 2012; Ryabov et al., 

2014）。没有狄斯瓦螨的情况下，DWV 呈隐性感

染，蜜蜂形态正常（Benaets et al., 2017）。研究

表明，DWV 病毒干扰 NF-κB 信号传导，对体

液和细胞免疫反应产生不利影响，衰减蜜蜂细胞

结节和黑化作用，促进狄斯瓦螨取食蜜蜂（Di 

Prisco et al., 2016）；高频率的取食激活竞争性免

疫反应和抗压反应，导致蜜蜂抗血细胞凝集，降

低酚氧化酶基因表达（Koleoglu et al., 2017），损

坏抗病毒免疫屏障（Tesovnik et al., 2017; Nazzi 

and Pennacchio, 2018），反过来促进病毒的复制，

两 者 协 同 作 用 导 致 蜂 群 毁 灭 （ Nazzi and 

Pennacchio, 2018）。 

中华蜜蜂 Apis cerana 具有抗螨特性，前人

将其抗螨机制归于 2 点：工蜂房瓦螨不育和极强

的清理行为（Peng, 1987a, 1987b; Rath, 1999）。

最近研究发现，仅被一只狄斯瓦螨侵染的中华蜜

蜂工蜂会死在蜂房中，然后被清洁蜂清理（Page 

et al., 2016）；当 2 只瓦螨感染中华蜜蜂工蜂时，

工蜂则停留在狄斯瓦螨接种的阶段（5 龄大幼虫）

不会继续发育，慢慢死亡（Zhang and Han, 2018, 

2019）。本实验室利用 Nano-LC-MS/MS 鉴定了

狄斯瓦螨的唾液蛋白组，获得 356 个唾液蛋白

（Zhang and Han, 2019）。其中，唾液毒性蛋白

VTP 可以致死中华蜜蜂工蜂（Zhang and Han, 

2018）。该蛋白含有 134 个氨基酸，分子量为

14.7 kD，等电点为 5.27，含有 4-6 个 α 螺旋结构，

带有信号肽，属于分泌型蛋白，没有跨膜区，定

位于细胞外。这些研究结果证明，在个体水平上，

中华蜜蜂比意大利蜜蜂对狄斯瓦螨更敏感，中华

蜜蜂可能采取一种“自杀式”机制，通过牺牲个

体的形式，达到保护群体的目的。但是，狄斯瓦

螨唾液毒性蛋白 VTP 如何杀死中蜂，中华蜜蜂

体内的互作蛋白是什么，仍有待研究。因此，本

研究将利用酵母双杂交筛选 VTP 互作蛋白并利

用 RNAi 技术验证互作蛋白基因功能，结果将助

于阐明 VTP 致死中华蜜蜂工蜂的分子机制，为

研发螨害防控新技术提供思路。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

中华蜜蜂及狄斯瓦螨（来自广东省广州市从

化区蜂场）；大肠杆菌表达菌株 Transetta 及克隆

菌株 Trans-T1（购买于北京全式金生物技术股份

有限公司）；酵母双杂交试剂盒（Matchmaker 
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Gold Yeast Two-Hybrid System，货号 630489）、

cDNA 文库构建试剂盒（Make Your Own "Mate & 

Plate" Library System，货号 630490）、双缺培养

基 DDO/X/A 为 SD/–Leu/–Trp（货号 630317）含

X-α-Gal 和金担子素 A（Aureobasidin A），四缺

酵母培养基（SD/–Ade/–His/–Leu/–Trp，QDO/X/A，

货号 630323）均购买于大连宝日医生物技术有

限公司（TAKARA）。 

1.2  试验方法 

1.2.1  酵母双杂交筛选 VTP 互作蛋白  分别构

建以 VTP 蛋白基为诱饵的酵母菌株 Y2HGold

（pGBKT7-vtp）（vtp 扩增引物：vtp-F：CATGG-

AGGCCGAATTCGCCATTGAGGCTTTAAAGAC-
CGCT；vtp-R: GCAGGTCGACGGATCCTTAG-

GAGGCG AGCGCCTGCTGGAG）和中华蜜蜂工

蜂 5 龄幼虫 cDNA 文库 Y187（pGADT7-Acc）。

将诱饵菌株和 Y187（pGADT7-Acc）文库在 30 ℃

共培养 20-24 h，观察到类似于三叶草或者是“米

老鼠”脸形状的杂合子后，将共培养液全部涂布

于双缺培养板 DDO/X/A 上培养 3-5 d。然后，将

蓝色菌落转到四缺培养板 QDO/X/A 上进行二次

菌落筛选。四缺平板上依然显示蓝色的菌落，即

为阳性互作菌落。将阳性菌落在含卡那霉素的培

养基上扩大培养，质粒拯救并测序。根据测序

结果设计引物获得全长 CDS 序列，连接到

pGADT7 载体，转化到 Y187 酵母感受态细胞后，

再次进行菌液共培养，即“回复”验证阳性互作

蛋白。 

1.2.2  脂肪酸结合蛋白基因（Fatty acid binding 

protein，FABP）功能分析  酵母双杂交筛选获

得候选蛋白 FABP。为了验证 FABP 在蜜蜂幼虫

体内结合外源蛋白 VTP 会导致中华蜜蜂工蜂幼

虫化蛹失败，利用 RNAi 干扰技术沉默 fabp 抑

制 FABP 的表达，再注射 VTP 蛋白，检测 fabp

沉默后幼虫的化蛹率。随机选择中华蜜蜂工蜂预

蛹，分为 4 组（表 1），其中（1）对照组 CK，

48 头；（2）dsRNA-egfp 处理组（注射增强型绿

色荧光蛋白基因双链 RNA 片段，500 ng/头），72

头；（3）dsRNA-fabp 处理组（注射脂肪酸结合蛋

白基因的双链 RNA 片段，500 ng/头），72 头；（4）

VTP 处理组（注射 2 ng/头），72 头。在每组中

设置取样组与观察组，各占 50%，分别在处理

24 h 和 48 h 取样与观察统计，每组每个时间点

每个重复 3 头，3 个重复，共 9 头幼虫。﹣80 ℃

保存待用。 

1.2.3  qRT-PCR 检测基因表达  利用 qRT-PCR

技术检测 fabp 沉默效果，同时检测与发育相关

基因的表达变化，蘑菇体大型凯恩细胞特异性蛋

白 1 基因（Mushroom body large-type kenyon 

cell-specific protein 1，mblk-1）以及蜕皮激素受

体基因（Ecdysone receptor，ecr）（表 2）。 

1.3  数据处理与统计分析 

使用 SPSS（21.0）软件对化蛹率数据进行 

分析，采用单因素方差分析方法（One-way 

ANOVA），经 Turkey 多重检验分析各组之间的

差异性，P<0.05 表示差异显著。荧光定量相对

表达量使用 2﹣∆∆Ct 方法计算，计算数据通过

Graphpad prism 8.3.0 软件进行单因素方差分析

（One-way ANOVA），经 Turkey 多重检验分析

各组之间基因相对表达量的差异性，P < 0.05 表

示差异显著。 
 

表 1  分组与注射的相关参数 

Table 1  Groups for RNAi experiment 

分组 Group
预蛹数（头）
Prepupae (ind.)

浓度（ng/μL） 
Concentration 

(ng/μL) 

注射量（μL）
Volume (μL)

CK 48 ddH2O 1 

dsRNA-egfp 72 500 1 

dsRNA-fabp 72 500 1 

VTP 72 2 1 

 

2  结果与分析 

2.1  酵母双杂交筛选 VTP 互作蛋白 

诱饵菌株 Y2H（pGBKT7-vtp）与文库菌株

Y187（pGADT7-acc）共培养 20 h 后，通过 40

倍的光学显微镜观察到酵母双杂交的杂合子形

态，类似于“米老鼠”脸形状（图 1）。共筛选

到 18 个阳性菌落，经质粒拯救测序后获得 11 个 
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表 2  荧光定量内参及相关基因的检测引物 

Table 2  Primers for qRT-PCR 

基因 Gene 引物序列（5′-3′）Primer sequence (5′-3′) 片段长度（bp）Length (bp) 

β-actin β-acting-F: TTATATGCCAACACTGTCCTTT 126 

β-acting-R: AGAATTGATCCACCAATCCA 

fabp fabp-qF: GGAGACGAATGGACCTTCAC 249 

fabp-qR: CTTGACGTCGCTCTTGTTTG： 

mblk-1 mblk-1-qF: TCCTGCCCGAACAGTATTTC 288 

mblk-1-qR: GCTTTGCTCCTCATCGACTC 

ecr ecr-qF: TGTCGTAAAGGTGGTGTGGA 291 

ecr-qR: GGACAGTCGGTACTCCGTGT 

 

基因。如图 2 所示，“回复”实验显示，含 fabp

基因的酵母杂合子在双缺 DDO/X/A 和四缺

QDO/X/A 培养基都表现纯蓝色，FABP 为阳性互

作蛋白。 
 

 
 

图 1  酵母杂合子 

Fig. 1  The typical yeast zygote 
 

    
 

图 2  “回复实验”验证互作蛋白 FABP 

Fig. 2  Confirm positive interactions by reverse 
verification 

 

2.2  FABP 功能分析 

如图 3 所示，注射 dsRNA-fabp 幼虫组化蛹

率（58%）和 VTP 组化蛹率（40%）没有显著差

异，但与空白对照组（CK 组 86%）和 dsRNA-egfp

组化蛹率（78%）相比，差异显著（df=3, 8；

F=56.98；P<0.05）。尽管 VTP 组化蛹率小于

dsfabp 组，但 2 组之间差异不显著。观察幼虫生

长变化，发现 ds RNA-fabp 组和 VTP 组的蜂蛹

在注射后表现出明显体色加深症状，萎缩，而

CK 组和注射 ds RNA-egfp 组则发育正常（图 4）。

进一步 qRT-PCR 检测发现，处理 24 h 后，CK

组、ds RNA-egfp 组和 VTP 组的 fabp 基因相对

表达量无显著差异，ds RNA-fabp 组与其他 3 组 
 

 
 

图 3  不同处理下中蜂的化蛹率 

Fig. 3  Pupation rate of Apis cerana after treatment 

数据为平均值±标准差，柱上标有不同的小写字母表示

各组之间差异显著（P<0.05，Tukey 检验）。 

Data are mean±SD, histograms with different lowercase 
letters indicate significant differences among different 

groups (P < 0.05, Tukey test). 
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图 4  中蜂蛹在不同处理组的表现 

Fig.4  The morphological character of  
   Apis cerana pupae after treatment 

 

相比，fabp 基因相对表达量显著下降（df=3, 8；

F=16.43；P<0.05）。处理 48 h 后，CK 组与 ds 

RNA-egfp 组中，fabp 基因相对表达量差异不显

著，而 ds RNA-fabp 组和 VTP 组中，fabp 基因

的相对表达量与 CK 组和 ds RNA-egfp 组相比显

著下降（df=3, 8；F=16.05；P<0.05）（图 5）。 
 

 
 

图 5  不同处理下 fabp 基因在 24 h 和 

48 h 的相对表达量 

Fig. 5  Relative gene expression of  
fabp post treated for 24 h or 48 h 

☆表示不同处理下基因相对表达量分析所使用的校正

组。图中数据为均值±标准差。不同的小写字母表示经

Tukey 多重比较，不同处理下中蜂体内 fabp 基因的相对

表达量差异显著（P<0.05）。下图同。 

Date are mean±SD. Histograms with different lowcase 
letters denote a statistically significant difference between 

the groups (P<0.05, Tukey test ). The same below. 

2.3  mblk-1 和 ecr 基因检测 

如图 6 所示，处理 24 h 时，CK 组的 mblk-1

基因相对表达量显著高于 ds RNA-fabp组和VTP

组，是 dsRNA-fabp 处理组的 1.71 倍, 是 VTP 处

理组 7.87 倍，而 ds RNA-egfp 组与 CK 组相比，

mblk-1 基因相对表达量差异不显著（df=3, 8；

F=78.72；P<0.05）。处理 48 h 时，mblk-1 基因在

注射处理组（ds RNA-egfp 组、ds RNA-fabp 组

和 VTP 组）显著上调，分别是 CK 组的 1.70 倍、

1.96 倍和 1.52 倍（df = 3, 8；F = 10.44；P<0.05）。 
 

 
 

图 6  不同处理下 mblk-1 基因在 24 h 和 

48 h 的相对表达量 

Fig. 6  Relative gene expression of  
mblk-1 post treated for 24 h or 48 h 

 

如图 7 所示，处理 24 h 时，ecr 基因的相对

表达在注射处理组（dsRNA-egfp 组、dsRNA- fabp

组和 VTP 组）全部上调，分别是 CK 组的 1.43

倍、1.57 倍和 1.59 倍（df= 3, 8；F= 4.98；P<0.05）。

处理 48 h 时，ecr 基因在 CK 组的相对表达量最

高，分别是 dsRNA-egfp 组、dsRNA-fabp 组和 VTP

组的 1.20 倍、1.56 倍和 1.78 倍（df=3, 8；F=16.01；

P<0.05）。 
 

 
 

图 7  不同处理下 ecr 基因在 24 h 和 48 h 的相对表达量 

Fig. 7  Relative gene expression of  
ecr post treated for 24 h or 48 h 

3  讨论 

昆虫唾液是刺吸式昆虫与宿主互作的媒介。
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研究表明唾液蛋白在取食、调节宿主免疫反应、

间接参与病毒的增殖与传播方面发挥重要作用

（Kotál et al., 2015; Rodriguez et al., 2017; Xu et 

al., 2019）。随着二代测序、蛋白组学及分子生物

学相关技术的发展，目前已有 42 种各类寄生虫

的唾液蛋白组和转录组获得解析，如烟粉虱

Bemisia tabaci、褐飞虱 Nilaparvata lugens、蚊子、

蜱虫 Ixodes scapulars、豌豆蚜 Acyrthosiphon 

pisum、白蛉等（Huang et al., 2017）。唾液蛋白

的功能及作用机制也逐步得以阐明。烟粉虱唾液

蛋白 Bt56 与烟草 KNOTTED 1 同源转录因子作

用激活水杨酸途径，抑制植物的茉莉酸途径和降

低植物对其的抗性，促进其取食、存活和繁殖

（Xu et al., 2019）。褐飞虱 Mucin-like 蛋白有助

于其取食寄主植物汁液，并通过调控 Ca2+ 浓度，

MEK2 MAP 激酶活性和茉莉酸途径诱导寄主细

胞死亡和免疫应答（Huang et al., 2017）。褐飞虱 

唾液腺蛋白 NlOSCP 与 RRSV Pns10 互作帮助水

稻齿叶矮缩病毒（Rice ragged stunt virus，RRSV）

获得能量利于复制，诱导唾液腺部分细胞凋亡，

使得 RRSV 从唾液腺释放至宿主（黄海剑，

2017）。此外，蚊子唾液显著降低宿主 T 细胞数

量，与 Fas 受体发生互作，并通过激活 p38MARK

通路的方式诱导宿主免疫细胞发生凋亡，使病毒

更容易在宿主免疫能力降低的环境下侵染宿主

（Schneider and Higgs, 2008; Schneider et al., 

2010; Liu et al., 2012）。壁虱 Ixodes scapularis 唾

液蛋白甘露糖结合凝集素（Mannose-binding 

lectin）通过抑制宿主的中性粒细胞吞噬作用利

于传播莱姆病病原 Borrelia burgdorferi（Schuijt 

et al., 2011）。另外，狄斯瓦螨唾液中一些成分功

能也已报道，如狄斯瓦螨唾液中的抗凝集素可抑

制蜂蛹伤口的愈合，有利于狄斯瓦螨进行多次取

食（Richards et al., 2011），唾液腺中高度表达

的几丁质酶有利于取食（Becchimanzi et al., 2020）。 

FABP 调节昆虫的能量储存、生长发育以及

行为控制。研究发现，与卵巢和头部相比，卷叶

菜甲虫 Colaphellus bowringi 腹部脂肪体中 fabp

基因的表达更高，并且在雌性成虫滞育前的准备

阶段开始显著上调，而脂肪体是昆虫滞育期能量

储存的重要物质（Tan et al., 2017），这表明 FABP

可能通过参与脂质代谢，调节昆虫在滞育期营养

物质的储备，以此来应对滞育期可能面临的不利

环境。黑腹果蝇 Drosophila melanogaster 的 fabp

基因过表达，会导致果蝇胚胎孵化率下降，而敲

除 fabp 基因后，不仅会导致果蝇蛹羽化率下降、

翅膀与眼睛表型异常等，还会影响果蝇蘑菇体 α

和 β 脑叶的发育异常（Jang et al., 2022）。随着昆

虫 FABP 功能不断报道，FABP 在昆虫生物过程

中的作用越来越受重视。 

FABP 家族在昆虫的发育、代谢和免疫等生

物过程中发挥着调节的作用。例如，斜纹夜蛾

Spodoptera litura 中肠的 SlFABP1 在饥饿或取食

时呈特异性表达，中肠 SlFABP1 下调或上调介导

了机体对脂肪酸等能量的转化和吸收（Huang 

et al., 2012）。沙漠蝗虫 Schistocerca gregaria 在

长时间飞行时，往往也需要大量 FABP 作为结合

载体来促进脂肪酸 β 氧化（Rajapakse et al., 

2019）。本实验对中蜂蛹期不同虫态（预蛹、白

眼蛹、粉眼蛹和黑眼蛹）的 fabp 基因相对表达

量进行了差异分析，发现在预蛹到白眼蛹这个阶

段，fabp 基因的相对表达量急剧上升，这表明

FABP 很可能通过调节能量储存与代谢来参与中

蜂的变态发育。在蜜蜂变态发育过程中，即化蛹

成蜂阶段，蜜蜂身体逐渐开始站立、头部朝上并

且开始变态，这一过程需要消耗大量能量

（Traynor et al., 2020）。然而，蜜蜂在 5 龄幼虫

末期（预蛹期）已经停止进食，这些能量来源于

幼虫期储存。这在其他昆虫也有类似机制报道，

滞育昆虫在滞育前 fabp 基因会快速上调，参与

能量的储存与释放，以应对滞育期可能会面临的

不利环境（Tan et al., 2017）。在本研究中，不

论是通过 RNAi 技术干扰了中蜂预蛹的 fabp 基

因还是直接注射重组蛋白 VTP，都导致了 fabp

基因下调以及中蜂化蛹率下降。这些结果与果蝇

相似，果蝇 fabp 基因的敲除或者非正常表达，

会导致胚胎孵化率或者幼虫化蛹率下降（Jang 

et al., 2022）。因此，FABP 在中蜂化蛹过程中

不可缺少，狄斯瓦螨唾液蛋白 VTP 与中蜂体内

的 FABP 结合，可能已经破坏 FABP 的生物功能
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活性，进而影响了能量转换与发育代谢等途径。 

昆虫的变态发育，不仅需要能量代谢，还受

保幼激素和蜕皮激素（Flatt et al., 2005；Gáliková 

et al., 2011）的调节。昆虫的类固醇蜕皮激素是

由前胸腺产生，具有高亲脂性，其活性形式 20-

羟基蜕皮酮（20-hydroxyecdysone，20E）需要结

合蜕皮激素受体 EcR/超气门蛋白 USP 复合体才

能启动信号级联，最终在变态发育中发挥作用

（Hill et al., 2013）。果蝇 E93 基因在变态过程

中广泛表达，不仅参与蜕皮激素的诱导，还调节

脂肪体的重塑过程自噬与半胱天冬酶的活性

（Liu et al., 2014）。E93 的特异性敲除不仅会影

响果蝇的成功化蛹，还会导致成虫翅膀的表型异

常（Wang et al., 2019）。蜜蜂的 mblk-1 基因是

果蝇 E93 基因的同系物（Takeuchi et al., 2001），

mblk-1 在中蜂和意蜂中相似性高达 93%，是蜜蜂

脑部蘑菇体表达的转录因子，而蘑菇体是蜜蜂高

级神经中枢，影响蜜蜂的学习、记忆和行为成熟

等（殷玲，2013）。因此，本研究选择中蜂的 mblk-1

和 ecr 2 个基因进行了差异表达分析。 

实验结果表明，在注射 ds RNAfabp 基因或

重组蛋白 VTP 24 h 时，蜜蜂体内的 mblk-1 基因

相对表达量显著下降而 ecr 基因相对表达量显著

上升，在注射 dsfabp 或重组蛋白 VTP 48 h 时，

蜜蜂体内的 mblk-1 相对表达量显著上升而 ecr

基因相对表达量显著下降，mblk-1 基因与 ecr 基

因保持着一种相对变化，调节着中华蜜蜂化蛹。

mblk-1 基因与 ecr 基因相对拮抗的关系似乎与其

他研究不同，在黑腹果蝇或埃及伊蚊（Aedes 

aegypti）中，ecr 基因与 E93 基因呈现的是相对

协同的关系（Pahl et al., 2019；He et al., 2021）。

值得思考的是，蜜蜂 mblk-1 基因与 ecr 基因相对

表达量的动态变化是蜜蜂在化蛹受阻时所做出

的反馈，fabp 基因下调，可能只影响了 mblk-1

或 ecr 其中一个基因，而另一个基因的调节是对

这种影响的补偿机制。另外，VTP 可能不止结合

FABP 一种蛋白，VTP 潜在的调节机制也可能影

响着基因的表达。 

研究表明，低水平的 20E 可以诱导 EcR 蛋

白的表达，高水平的 20E 反而起到抑制作用，而

EcR 蛋白本身也可以调节靶基因的表达（Davis 

and Li, 2013）。在本研究中，注射 ds RNA-fabp

或注射重组蛋白 VTP 24 h 时，mblk-1 基因的表

达量急剧下降，很可能导致 mblk-1 基因对蜕皮

激素基因的诱导表达不足，而 ecr 基因上升可能

是对这种缺失的反馈调节。注射 ds RNA-fabp 或

注射重组蛋白 VTP 24 h 与 48 h 结果互转也符合

相关激素或基因调节昆虫发育的“脉冲”模式

（Liu et al., 2015）。然而，在发育过程中，蜜蜂

遭遇急剧生理性变化可能致命，特别是 mblk-1

基因在 24 h 表达显著下降，可能不仅影响了蜕

化类固醇信号通路和蜜蜂的形态发育（孟丽峰，

2018），还影响蜜蜂的大脑发育（Kumagai et al., 

2020）。已有研究证明，果蝇体内的 dfabp 基因

调节其发育和行为，dfabp 基因特异性敲除会导

致蘑菇体的 α 叶和 β 叶缩小，dfabp 的缺失还会

导致果蝇无翅或者小翅以及昼夜节律不正常等

情况出现（Jang et al., 2022），这与狄斯瓦螨与

DWV 病毒协作导致蜜蜂残翅病的情况很相似，

但蜜蜂 FABP 和蜜蜂病毒的关系还需要进一步

验证。 
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