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摘  要  【目的】 对西方蜜蜂 Apis mellifera 自噬相关基因 5（Autophagy related gene 5，AmATG5）进行

分子克隆和生物信息学分析，并检测 AmATG5 在工蜂 7 个组织和 7 个发育时间的表达谱，为进一步探究

AmATG5 的功能提供详实的参考依据。【方法】 通过 PCR 扩增 AmATG5 的编码序列（Coding sequence，

CDS）并进行 Sanger 测序验证。使用相关软件预测和分析 AmATG5 蛋白的理化性质、分子特征、保守基

序、高级结构和蛋白互作网络。通过核质分离与 RT-qPCR 验证 AmATG5 的亚细胞定位。采用 RT-qPCR

检测 AmATG5 的相对表达水平。【结果】 成功克隆到 AmATG5 的 CDS；AmATG5 含 265 个氨基酸，相

对分子量约为 31.41 kD，分子式为 C1428H2168N372O403S13，含 31 个磷酸化位点和 7 个保守基序，不含跨膜

结构域和信号肽；AmATG5 mRNA 主要分布于细胞质；AmATG5 与小蜜蜂 Apis florea 的 ATG5 在进化树上

聚为一支；AmATG5 包含 110 个无规则卷曲，93 个 α-螺旋，48 条延伸链和 14 个 β-转角；AmATG5 与自

噬相关蛋白 1 和自噬相关蛋白 6 等 9 个蛋白构成 1 个互作网络；AmATG5 在工蜂的毒腺、中肠、咽下腺、

脂肪体、脑、触角和表皮 7 个组织中差异表达，在脑中的表达量最高，而在表皮中的表达量最低；AmATG5

的表达量在卵、1、3 和 5 日龄幼虫阶段持续下降，在 8 日龄预蛹、11 和 16 日龄蛹阶段持续上升，至 16

日龄蛹时达到最高。【结论】 AmATG5 为疏水性蛋白和胞内蛋白，通过与 ATG6 等 9 个蛋白潜在互作发

挥作用；AmATG5 在西方蜜蜂工蜂的不同组织和不同发育阶段动态差异表达，在脑和 16 日龄蛹中特异性

高表达。 
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Abstract  [Aim]  To successfully clone, and then determine the function and expression of the autophagy related gene 5 

(AmATG5) in different tissues and developmental stages of Apis mellifera, thereby providing a basis for further investigation of 

the function of this gene. [Methods]  The CDS of AmATG5 was amplified by PCR followed by Sanger sequencing. Relevant 

software was used to predict and analyze its physicochemical properties, molecular characteristics and protein interaction 

network. RT-qPCR was used to ascertain the relative expression of AmATG5 in seven diverse tissue types and seven 
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developmental stages. [Results]  The CDS of AmATG5 was successfully cloned. AmATG5 contains 265 amino acids, has a 

molecular weight of approximately 31.41 kD, and a molecular formula of C1428H2168N372O403S13. AmATG5 includes 31 

phosphorylation modification sites and 7 conserved motifs, but there is no transmembrane structure and signal peptide. 

AmATG5 mRNA was mainly distributed in the cytoplasm. AmATG5 and ATG5 in Apis florea clustered into a single 

phylogenetic clade. AmATG5 contains 110 random coils, 93 alpha helices, 48 extended strands, and 14 beta turns. AmATG5 

has an interaction network with 9 other proteins, such as ATG1 and ATG6. AmATG5 was differentially expressed in 7 different 

tissues of A. mellifera workers, including the venom gland, midgut, hypopharyngeal gland, fat body, brain, antenna and cuticle. 

Its expression level was highest in the brain and lowest in the cuticle. AmATG5 was continuously down-regulated in eggs, 

1-day-old larvae, 3-day-old larvae and 5-day-old larvae, but continuously up-regulated in 8-day-old prepupae, 11-day-old 

pupae and 16-day-old pupae. Its expression peaked in 16-day-old pupae. [Conclusion]  AmATG5 is a hydrophobic, 

intracellular protein that potentially functions by interacting with nine other proteins, including ATG6. Its expression varies in 

different tissues and developmental stages of A. mellifera workers, and it appears to be most highly expressed in the brain and 

in 16-day-old pupae. 

Key words  Apis mellifera; autophagy; autophagy related gene 5; molecular characteristics; phyletic evolution; expression 

pattern 

蜜蜂是一种授粉昆虫，对于确保粮食供应安

全以及推动植物多样性发展发挥着至关重要的

作用，西方蜜蜂 Apis mellifera 是世界范围内饲

养规模最大的蜂种，具有采集能力强、生产效率

高和管理容易等诸多优点（Papa et al.，2022）。

此外，西方蜜蜂作为一种模式昆虫，广泛应用于

神经生物学、社会行为学和生态学等研究领域

（Dong et al.，2023）。西方蜜蜂属于完全变态

昆虫，其生命周期涵盖了从卵孵化、幼虫成长、

预蛹过渡、蛹期蜕变至成虫等一系列发育阶段

（曾志将，2007）。昆虫在蜕皮、化蛹和羽化等

过程中受到生长激素的调节，中肠和表皮角质层

经 历 消 解 和 重 建 以 维 持 正 常 的 生 理 活 动

（Parthasarathy and Palli，2007；Noh et al.，2018），

上述过程伴随着活跃的细胞自噬和凋亡（Zhang 

et al.，2009；Tian et al.，2013；Asano et al.，2017）。 

细胞自噬包括自噬体形成和自噬体降解，通

过清除错误折叠蛋白和受损细胞器来影响细胞

存活和维持细胞生物学功能（Schulze et al.，

2013）。自噬相关蛋白 5（Autophagy related gene 

5，ATG5）基因广泛存在于真核生物，且具有较

为保守的理化性质，已被证实是自噬通路中的重

要成员，参与自噬泡（Autophagic vacuole，AV）

的延伸,自噬体的形成、成熟与降解及自噬体与

溶酶体的融合与降解等过程（Mizushima et al.，

2001）。果蝇 Drosophila melanogaster（Ren et al.，

2009）和家蚕 Bombyx mori（谢昆等，2018；Mao 

et al.，2022）等少数昆虫的 ATG5 基因进行了较

为深入的研究，发现注射大肠杆菌 Escherichia 

coli 的成年果蝇在敲减 ATG5 基因表达后寿命显

著减少约 9%。然而，西方蜜蜂 ATG5 基因

（AmATG5）的研究十分滞后，相关信息匮乏。 

本研究对 AmATG5 的编码序列（Coding 

sequence，CDS）进行分子克隆，深入分析

AmATG5 的物理化学性质、分子结构特性以及

蛋白质相互作用网络，并通过实验手段验证

AmATG5 的亚细胞定位，进而检测 AmATG5 在西

方蜜蜂工蜂不同组织及发育时期的表达模式。

研究结果可为 AmATG5 的功能研究提供参考和

依据。 

1  材料与方法 

1.1  生物实验材料 

用于该研究的工蜂幼虫及成虫均来自福建

农林大学蜂学与生物医药学院宿主-病原互作机

制及精准医学团队的实验蜂群。 

1.2  PCR 扩增 

依据 GeneBank数据库（https://www.ncbi.nlm. 

nih.gov/gene/）收录的 AmATG5 核苷酸序列（登

录号：XM_623453.4），利用 Primer-BLAST 在
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线工具设计针对其编码序列（CDS）扩增的特异

性引物（表 1）。采用 RNA 提取试剂盒（艾科

瑞公司，中国），将 3 头西方蜜蜂工蜂 6 日龄幼

虫的肠道组织混合后提取总 RNA。随后，将样

本进行反转录处理，从而获得 cDNA，用作后续

PCR 扩增的模板。扩增反应所采用的条件与体系

参照叶亚萍等（2024）报道的方法。该实验设置

3 次生物学重复。扩增产物通过 1.5%的琼脂糖凝

胶电泳进行检测，随后回收目标条带，并将其连

接到 pMD19-T 载体上。接着，把连接产物导入

处于感受态的大肠杆菌 DH5α 细胞内。次日从培

养板上挑取单菌落，并送至生工生物工程（上海）

股份有限公司进行 Sanger 测序。 

1.3  理化性质、分子特征、高级结构和蛋白互

作网络预测及分析 

利用 Expasy 网站（https://web.expasy.org/）

上的相关工具预测理化性质、亲/疏水性、磷酸

化位点和信号肽。使用 TMHMM 2.0 软件

（ https://services.healthtech.dtu.dk/services/TMH

MM-2.0/）预测跨膜结构域。采用 SOPMA 在

线 工 具 （ https://npsa-prabi.ibcp.fr/cgi-bin/npsa_ 

automat.pl?page=npsa_sopma.html），对二级结

构预测进行预测，采用软件的默认参数。利用

Expasy 网站（https://web.expasy.org/）上的相关

工具预测三级结构。通过 STRING 数据库

（https://cn.string-db.org/cgi/input.pl）进行蛋白互

作网络分析，设置最低互动分数为 0.400，控制

在 10 个以内的最大交互蛋白数量。 

1.4  保守基序鉴定和分析 

从 GeneBank 数据库中查询和下载西方蜜

蜂、火红熊蜂 Bombus pyrosoma、小蜜蜂 Apis 

florea、欧洲熊蜂 Bombus terrestris、美洲东部熊

蜂 Bombus impatiens、牧犬熊蜂 Bombus pascuorum、

梭鱼草蜂 Dufourea novaeangliae、墨西哥兰花蜂

Eufriesea mexicana 和回条蜂 Habropoda laboriosa

的 ATG5 蛋白的氨基酸序列。使用 MEME 软件

（Bailey and Elkan，1994）鉴定上述蛋白的保守

基序，查找基序数量设为 10，其他参数为默认

设置。 

1.5  系统进化树分析 

针对 AmATG5 与上述其他物种的 ATG5，使

用 NCBI 网站提供的 BLAST 工具进行同源性分

析。利用 MEGA 7.0 软件中内置的 CLUSTAL W

工具（Kumar et al.，2016）进行多重序列比对，

进而运用 Bootstrap Neighbor-Joining 方法构建系

统进化树。在构建过程中，设置 1 000 次重复，

以确保进化树的稳定性和可靠性。 

1.6  AmATG5 亚细胞定位预测与验证 

采用 CELLO 2.5 在线工具（网址：http:// 

cello.life.nctu.edu.tw/）对 AmATG5 蛋白进行亚

细胞定位预测分析。按照细胞质和细胞核 RNA

提取试剂盒（Norgen Biotek，加拿大）的说明书，

提取 1 头 6 日龄幼虫的细胞质 RNA 和细胞核

RNA，作为模板进行反转录，得到相应的 cDNA

作为模板进行 qPCR以检测 AmATG5在细胞质和

细胞核中的相对表达量。参照 Liu 等（2022）的报

道，以 GAPDH（GeneBank 登录号：XM_393605.7）

和 U6（GeneBank 登录号：XM_001120607.5）

基因分别作为细胞质、细胞核中 AmATG5 相对

表达量检测的阳性对照。该实验设置 3 次生物学

重复。引物序列详见表 1。 

1.7  RT-qPCR 检测 

参考刘彩珍等（2024）和叶亚萍等（2024）

的研究方法，将新出房的工蜂成虫置于冰上以进

行麻痹，随后在超净工作台上，使用清洁的眼科

镊子和剪刀，仔细分离出触角、脂肪体、脑部、

咽下腺、中肠以及毒腺 7 个组织。此实验设置了

3 次重复，每重复均选用 3 头健康的西方蜜蜂工

蜂成虫作为实验对象。 

另外，从群势旺盛的西方蜜蜂群体挑选出合

适的蜂群，在蜂群中心安置空巢础，待工蜂筑巢

满 24 h 后，使用蜂王产卵限制器引导蜂王在新

巢脾上进行产卵，24 h 后确认蜂王已产卵并将其

移出。随后在以下不同发育时期进行取样：第 2

天（卵阶段）、第 4 天（1 日龄幼虫）、第 6 天

（3 日龄幼虫）、第 8 天（5 日龄幼虫）、第 11

天（8 日龄预蛹期）、第 14 天（11 日龄蛹期）

以及第 19 天（16 日龄蛹期）。此实验设计了 3
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组重复，每重复包含 30 粒卵、3 头 1 日龄幼虫、

1 头 5 日龄幼虫、1 头 8 日龄预蛹、1 头 11 日龄

蛹和 1 头 16 日龄蛹。 

利用 Primer-BLAST 在线软件（http://www. 

ncbi.nlm./tools/primer-blast/ ）设计 AmATG5 的

RT-qPCR 引物（表 1）。以 GAPDH 基因作为内

参。使用艾科瑞（中国）RNA 提取试剂盒，从 7

个组织及卵、不同日龄幼虫、预蛹和蛹中提取总

RNA，并反转录为 cDNA 模板。参照宋宇轩等

（2024）和邹培缘等（2024）报道的方法，建立

qPCR 反应体系并设定相应的程序，每个反应均

进行 3 次重复以确保数据的可靠性。相对表达量

的计算采用 2–ΔΔCt 法，并利用 GraphPad Prism 8

软件（https:// www.graphpad.com/）生成图表。为

了评估数据间的显著性差异，数据分析方法为单

因素方差分析（One-way ANOVA），采用 Tukey

检验法对试验数据进行两两比较，并通过字母标

记法展示各组之间的差异情况。显著性水平设定

为 P < 0.05，数据分析软件为 SPSS 26.0（www. 

spss.com/）。 
 

表 1  引物信息 

Table 1  Information of primers 

引物名称 
Primer name  

序列（5′-3′） Sequence (5′-3′) 用途 Purpose 

AmATG5-F CACTATTTGCCGTTGTAT 

AmATG5-R GGATCTTAATAATAAAGCCAGT 

CDS 的扩增 
Amplification of CDS 

U6-F CCAGGAGATGAAGTGGATACTC 

U6-R CTTGCTTGAACTGCTGCTT 

亚细胞定位的阳性对照 
Positive control for subcellular localization 

GAPDH-F CACCTTCTGCAAAATTATGGCG 

GAPDH-R ACCTTTGCCAAGTCTAACTGTTAA 

亚细胞定位的阳性对照、RT-qPCR 的内参 
Positive control for subcellular localization, reference gene 
for RT-qPCR 

AmATG5-F TTTCGATGTTATACAAGTGAGG 

AmATG5-R GGTGTTTCCAAAGGTGGG 

RT-qPCR 的定量 
Quantitation by RT-qPCR 

 

2  结果与分析 

2.1  AmATG5 基因 CDS 区序列的 PCR 扩增 

PCR 扩增成功获得了单一的目标片段，其大

小约为 929 bp（图 1：A），与预期结果相符。Sanger

测序（图 1：B）进一步证实该片段与 GeneBank

数据库中的预测序列一致，表明 AmATG5 的 CDS

已被成功克隆。 

2.2  AmATG5 蛋白的性质与结构特性研究 

AmATG5 由 265 个氨基酸构成，分子量大

小 预 测 为 31.41 kD ， 分 子 式 预 测 为

C1428H2168N372O403S13，预测结果显示脂溶系数为

86.30，平均疏水系数为﹣0.420，不稳定系数为

48.78，理论等电点为 5.54；磷酸化位点预测结

果显示 AmATG5 含 31 个位点（图 2：A），但

缺乏跨膜结构域和信号肽（图 2：B，C）。定位

预测显示，AmATG5 可能同时定位于细胞质（预

测值 4.635）、周质（0.120）、胞外区（0.112）、

内膜（0.092）和外膜（0.040），括号为定位预

测数值。 

2.3  AmATG5 蛋白的保守基序 

在 AmATG5 中鉴定到 7 个保守基序，分别

是 Motif 1、Motif 2、Motif 3、Motif 4、Motif 5、

Motif 6 和 Motif 7（图 3）；上述 7 个保守基序

同样在小蜜蜂、火红熊蜂、牧犬熊蜂、美国东部

熊蜂、欧洲熊蜂、墨西哥兰花蜂、回条蜂和梭鱼

草蜂的 ATG5 中鉴定到（图 3）。 

2.4  ATG5 蛋白的系统进化分析 

系统进化分析结果显示，美国东部熊蜂、欧

洲熊蜂以及火红熊蜂的 ATG5 序列被归为一个

分支（图 4），而西方蜜蜂与小蜜蜂的 ATG5 序

列归为另一个分支（图 4），二者之间具有较高

的同源性。 
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图 1  扩增 AmATG5 基因 CDS 区的琼脂糖凝胶电泳（A）和 Sanger 测序（B） 

Fig. 1  Agarose gel electrophoresis (A) and Sanger sequencing (B) of the amplified product from CDS of AmATG5 gene 
 

2.5  AmATG5 mRNA 的亚细胞定位 

核质分离后进行 RT-qPCR 检测，结果显示

阳性参照 GAPDH 主要分布于细胞质，U6 主要

分布于细胞核，AmATG5 在细胞核与细胞质中均

有表达，且主要分布于细胞质（图 5）。 

2.6  AmATG5 的高级结构及互作网络 

二级结构预测结果显示，AmATG5 包含 93

（35.09%）个 α-螺旋，48（18.11%）个延伸链，

14（5.28%）个 β 转角和 110（41.51%）个无规

卷曲（图 6：A）。三级结构预测结果显示， 
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图 2  AmATG5 蛋白包含的磷酸化修饰位点（A）、 

跨膜结构域（B）及信号序列（C） 

Fig. 2  Phosphorylation sites (A), transmembrane 
domain (B) and signal peptide (C) present in the 

AmATG5 protein 

AmATG5 与其模板 4gdk.1.B 的相似性为 57.31%

（图 6：B）。另外，AmATG5 与 STRING 数据

库已注释的 ATG1、AUT1（Autophagy-related 

protein 3）和 ATG8a 蛋白、ATG6 及未注释的 IRD1、

LOC726637 、 A0A087ZXY6 、 A0A088AER0 、

A0A087ZXZ0 和 LOC413467 蛋白参与形成了 1

个互作网络，该互作网络平均节点度为 9.82，包

含 11 个节点，边数为 54 条，平均局部聚类系数

为 0.982（图 6：C）。 

2.7  西方蜜蜂工蜂不同组织中 AmATG5 基因的

表达谱 

RT-qPCR 检测表明，AmATG5 广泛分布于工

蜂多个组织中，但表达水平存在差异。具体而

言，与毒腺相比，触角、脑和中肠中的 AmATG5

表达量呈现显著上升趋势（P < 0.05）；其中，

脑组织的表达量达到最高，而表皮组织的表达量

最低（图 7）。 

2.8  西方蜜蜂工蜂不同发育阶段 AmATG5 的表

达谱 

AmATG5 在工蜂的卵、1 日龄幼虫、3 日龄

幼虫、5 日龄幼虫、8 日龄预蛹、11 日龄蛹和 16

日龄蛹中差异表达；AmATG5 的表达量在卵、1 

 

  
 

图 3  比较分析西方蜜蜂与其他物种 ATG5 的保守基序 

Fig. 3  Conserved motifs in ATG5 across Apis mellifera and additional species 
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图 4  邻接法构建的系统进化树 

（1 000 次重复） 

Fig. 4  Phylogenetic tree utilizing neighbor-joining 
method (1 000 replicates) 

 

  
 

图 5  西方蜜蜂 AmATG5 在细胞质和 

细胞核中的相对表达水平 

Fig. 5  Relative expression levels of AmATG5 in the 
cytoplasm and nucleus of the Apis mellifera 

 

  
 

图 6  AmATG5 蛋白的高级结构和互作网络 

Fig. 6  Structure and interaction network of AmATG5 protein 

A. 二级结构；B. 三级结构；C. 蛋白互作网络。 

A. Secondary structural elements; B. Three-dimensional structure; C. Protein interaction map. 
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图 7  西方蜜蜂工蜂 7 个不同组织中 

AmATG5 的相对表达量 

Fig. 7  Relative expression levels of AmATG5 in 7 
different tissues of worker bees from Apis mellifera 

图中数据为平均值±标准误，柱上不同小写字母 

表示差异显著（P < 0.05，Tukey 检验）。下图同。 

Data in the figure are mean±SE. Different lowercase  
letters above bars indicate significant difference  

(P < 0.05, Tukey’s test). The same below. 
 

日龄幼虫、3 日龄幼虫和 5 日龄幼虫阶段持续下

降，在 8 日龄预蛹、11 日龄蛹和 16 日龄蛹阶段

持续上升；AmATG5 在 5 日龄幼虫中的表达量最

低，而在 16 日龄蛹中的表达量最高，且显著高

于卵、1 日龄幼虫、3 日龄幼虫、5 日龄幼虫、8

日龄预蛹和 11 日龄蛹在内的其他发育阶段的表

达量（P < 0.05）（图 8）。 
 

.  
 

图 8  西方蜜蜂工蜂不同发育阶段 

AmATG5 的相对表达量 

Fig. 8  Relative expression level of AmATG5 in various 
developmental stages of Apis mellifera worker 

3  结论与讨论 

本研究中，预测结果显示 AmATG5 的分子量

约为 31.41 kD，分子式为 C1428H2168N372O403S13，理

论等电点为 5.54，不稳定系数 48.78，脂溶系数

为 86.30，平均疏水系数为﹣0.420，缺乏信号肽，

暗示 AmATG5 是一种具有疏水性质的胞内蛋

白。AmATG5 可同时定位于细胞质、周质、胞

外、内膜和外膜，显示出 AmATG5 分布的广泛

性；AmATG5 主要分布在细胞质，进一步的核

质分离和 RT-qPCR 检测结果证实 AmATG5 

mRNA 主要分布于细胞质，表明 AmATG5 是一

种胞内蛋白。鉴于真核细胞中翻译出的蛋白通常

还需进一步的加工和修饰，并被运输到其他亚细

胞结构。接下来，将利用原核表达体系来合成

AmATG5 的融合蛋白，并据此制备多克隆抗体。

随后，通过 Western blot 技术，在蛋白质层面上

确定 AmATG5 的亚细胞定位。 

蛋白质能通过氨基酸残基之间、氨基酸残基

与水分子之间的相互作用形成具有特定功能的

空间结构，进而影响自身的活性、功能及稳定性

（Choudhary et al.，2009）。二级结构，包括 α

螺旋、β 折叠、β 转角及无规则卷曲，经由侧链

基团间的相互作用进一步盘绕折叠，最终依靠次

级键的稳固连接，构建出三级结构（朱玉贤等，

2019）。本研究发现，AmATG5 包含 110 个无规

则卷曲，93 个 α-螺旋，48 条延伸链和 14 个 β-

转角；此外，AmATG5 的三级结构符合二级结

构特征，AmATG5 与其模板 4gdk.1.B 蛋白的相

似性 57.31%。在昆虫的发育和胁迫响应过程中，

自噬相关基因 ATG1、ATG5 和 ATG8 共同发挥作

用，例如农药克安勃暴露 96 h 后，家蚕体内的

ATG1, ATG5 和 ATG8 皆显著上调表达，且丝腺

中自噬加剧。在褐飞虱 Nilaparvata lugens 中研

究发现，沉默 NlATG3 后若虫新角质层变得松散

弯曲，表皮细胞内囊泡消失，且产卵总数和孵化

率均显著降低（Ye et al.，2021）。本研究发现，

AmATG5 与 AmATG8a、AmATG1 和 AmATG3

等 10 个蛋白之间存在潜在的相互作用，暗示

AmATG5 可通过与上述其他蛋白互作参与西方

蜜蜂的发育和抗逆等过程，值得进一步深入探究。 
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自噬在中枢神经系统疾病中扮演着双重角

色，自噬在神经元中通过清除错误折叠的蛋白质

和受损的细胞器来维持细胞稳态和功能，失调的

自噬与神经退行性疾病和精神疾病如精神分裂

症和躁郁症有关（Kuijpers et al.，2021）。吴建

艮（2022）发现 NlATG13 在褐飞虱头部的表达

水平高于胸部、中肠和卵巢等其他组织。本研究

中，AmATG5 在西方蜜蜂工蜂的脑和中肠等 7 个

组织中差异表达，但在脑中的表达量最高，表明

AmATG5 与褐飞虱 NlATG13 的表达特点类似。

需要进一步研究以全面了解昆虫大脑中自噬的

潜在机制及其对神经系统健康的潜在影响。 

肠道组织的细胞更新十分活跃，敲除 ATG5

引起小鼠的肠道干细胞中活性氧水平上升，进而

损害肠道干细胞的再生能力。研究表明自噬在果

蝇和棉铃虫 Helicoverpa armigera 中肠的程序性

细胞死亡过程中起到关键作用（Denton et al.，

2009；杨婷，2017）。本研究发现 AmATG5 在

中肠的表达水平低于脑，但高于毒腺、咽下腺、

脂肪体、触角及表皮等其他组织。推测 AmATG5

在西方蜜蜂工蜂中肠的发育和稳态中发挥功

能，下一步拟通过 RNAi 等分子生物学手段加

以探究。 

细胞自噬和凋亡通过控制组织或器官的消

解和重建参与昆虫的变态发育过程（Qu et al.，

2007）。在甜菜夜蛾 Laphygma exigua 和二化螟

Chilo suppressalis 的幼虫阶段，ATG5 维持较低

的表达水平，当进入预蛹期，随着体内蜕皮激素

合成与分泌的增加，化蛹 0 和 1 d 时 ATG5 的表

达量上调，自噬由低水平转变为高水平（夏誉乾，

2015）。本研究发现在卵、1 日龄幼虫、3 日龄

幼虫和 5 日龄幼虫阶段，AmATG5 的表达量持续

下降，到 5 日龄幼虫时达到最低，然后逐渐上升，

至 16 日龄蛹时达到最高，表现为先上升后下降

的表达规律。这可能与西方蜜蜂工蜂不同虫态的

组织或器官消解与重建过程有关，但具体机制仍

需进一步的研究。 
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