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蜜蜂球囊菌奎尼酸渗透酶基因的克隆、 
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摘  要  【目的】 本研究旨在丰富蜜蜂球囊菌 Ascosphaera apis 奎尼酸渗透酶（Quinate permease, AaqutD）

的理化性质和分子特征信息，为深入开展 AaqutD 基因的功能研究提供科学依据。【方法】 通过 PCR 扩增

AaqutD 的编码序列（Coding sequence, CDS）并进行 Sanger 测序。使用相关软件预测 AaqutD 的理化性质、

信号肽、磷酸化位点、二级结构、三级结构和蛋白互作网络。利用 MEME 软件和 Batch CD-Search 工具分

别预测蜜蜂球囊菌和其他 10 种真菌 qutD 所含保守基序和结构域。通过 Mega 11.0 软件构建蜜蜂球囊菌和

其他 11 种真菌 qutD 的系统进化树。采用 RT-qPCR 检测蜜蜂球囊菌侵染中华蜜蜂 Apis cerana cerana 工蜂

幼虫过程中 AaqutD 的相对表达量。【结果】 成功克隆到 AaqutD 的 CDS。AaqutD 在蜜蜂球囊菌孢子中表

达。AaqutD 的分子量约为 59.66 kD，分子式为 C2762H4149N689O733S29，脂溶系数为 88.77，等电点为 7.51，

平均亲水系数为 0.286。AaqutD 可同时定位于内质网、线粒体和细胞核；AaqutD 含有 40 个磷酸化位点，

240 个 α-螺旋，111 条延长链，29 个 β-转角，155 个无规则卷曲，但不含典型的信号肽。AaqutD 与模板

A0A168DJE0.1.A 之间的序列同源性为 100%；AaqutD 可能与肿瘤蛋白 p73 等 10 个蛋白互作。蜜蜂球囊

菌和其他 10 种真菌的 qutD 皆包含 1 个相同的结构域（Sugartr）和 11 个相同的保守基序。蜜蜂球囊菌与

针状球囊菌 Ascosphaera acerosa 的 qutD 在进化树上聚为一支。相较于接种后 1 d（1 day post inoculation, 

1 dpi），幼虫肠道中 AaqutD 的表达量在 2 d 和 3 d 均显著上调（P<0.05）。【结论】 AaqutD 是一种潜在的

亲水性和胞内蛋白，蜜蜂球囊菌和其他真菌的 qutD 具有较高的保守性与同源性，蜜蜂球囊菌与针状球囊

菌球囊的 qutD 亲缘关系最高，AaqutD 在蜜蜂球囊菌侵染中华蜜蜂工蜂幼虫的过程中被显著激活。 

关键词  蜜蜂球囊菌；奎尼酸渗透酶；分子特性；系统进化；表达谱 
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Abstract  [Aim]  To determine the physicochemical properties and molecular characteristics of the quinate permease gene 

(qutD) in the fungus Ascosphaera apis (AaqutD) and thereby provide a foundation for in-depth investigation of the function of 
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this gene. [Methods]  The coding sequence (CDS) of AaqutD underwent PCR amplification and subsequent TA cloning. 

Predictions regarding its physicochemical properties, signal peptide, phosphorylation sites, secondary and tertiary structures, 

as well as protein interaction network, were made utilizing appropriate software tools. Conserved motifs and domains of this 

gene in As. apis and ten other fungi were forecasted through MEME software and the BatchCD-Search tool, respectively. 

Subsequently, a phylogenetic tree was constructed using Mega11.0 software. The relative expression of AaqutD in As. apis 

infecting worker larvae of Ap. cerana cerana was assessed using RT-qPCR. [Results]  The AaqutD CDS was successfully 

cloned. AaqutD was expressed in As. apis spores. The molecular weight of AaqutD is around 59.66 kD, with a molecular 

formula of C2762H4149N689O733S29. It has a fat coefficient of 88.77, an isoelectric point of 7.51, and an average hydrophilicity 

coefficient of 0.286. AaqutD was simultaneously localized in the endoplasmic reticulum, mitochondria and nuclei. AaqutD has 

40 phosphorylation sites, 240 α-helices, 111 extended chains, 29 β-turns and 155 irregular coils, however, it lacks a typical 

signal peptide. There is 100% sequence homology between AaqutD and the template A0A168DJE0.1.A. AaqutD may interact 

with 10 proteins including the tumor protein p73. The same structural domain (Sugartr) and the same eleven conserved motifs, 

were identified in qutD in As. apis and 10 other fungi. qutD of As. apis and Ap. acerosa clustered in one clade on the 

phylogenetic tree. Expression of AaqutD was significantly upregulated (P<0.05) 2- and 3-days post-inoculation (d) compared 

to that at 1 d. [Conclusion]  AaqutD is a potential hydrophilic and intracellular protein that is highly conserved and 

homologous with the qutD gene of other fungi. AaqutD is most closely related to the qutD gene of Ap. acerosa. AaqutD is 

significantly activated in As. apis during the infection of Ap. cerana cerana worker larvae. 

Key words  Ascosphaera apis; quinate permease; molecular characteristics; phyletic evolution; expression profile 

中华蜜蜂 Apis cerana cerana 是东方蜜蜂

Apis cerana 的指名亚种，也为我国特有的蜂种和

养蜂生产使用的主要蜂种之一。蜜蜂球囊菌

Ascosphaera apis 被证明是引起白垩病的致命性

病原体，它会感染并影响到蜜蜂的幼虫，从而显

著降低蜂群的力量和产出能力，这对于养殖业来

说是一个巨大的经济负担（侯丽娜等，2023）。

前期研究中，本团队证实蜜蜂球囊菌对中华蜜蜂

工蜂幼虫和雄蜂幼虫同样具有侵染性，为深入探

究中华蜜蜂幼虫与蜜蜂球囊菌的相互作用提供

了理论依据（Chen et al.，2018；付中民等，2023）；

此外，构建了高质量的蜜蜂球囊菌参考转录组和

全长转录组，为持续开展相关分子生物学和组学

研究提供了基础（张曌楠等，2017；杜宇等，2021）。 

奎尼酸渗透酶（Quinate permease, qutD）是

一种参与调控真菌奎尼酸代谢过程的关键酶

（Grund et al.，1990）。Whittington 等（1987）

研究发现构巢曲霉的 qutD 基因缺陷突变体在以

奎尼酸作为唯一碳源的培养基中无法生长。在粗

糙脉孢霉 Neurospora crassa 和链霉菌 Streptomyces 
spp.等真菌也鉴定到 qutD 的同源基因，并证实多

种真菌都将奎尼酸作为生长发育的必需碳源

（Hawkins et al.，1988；Giles et al.，1991；Grund 

and Kutzner，1998）。在构巢曲霉中，奎尼酸借

助 qutD 进入菌丝体，进而在其他几种酶的共同

作用下被转化为代谢产物原儿茶酸（Wheeler 

et al.，1996）。但由于相关研究缺失，蜜蜂球囊

菌的 qutD 基因（AaqutD）信息匮乏，功能至今

不明。 

本研究对 AaqutD 的编码序列（Coding 

sequence, CDS）进行分子克隆，预测 AaqutD 蛋

白的理化性质和分子特征并进行系统进化分析，

比较蜜蜂球囊菌和其他真菌 qutD 所含结构域和

保守基序，进而检测蜜蜂球囊菌侵染中华蜜蜂工

蜂幼虫过程中 AaqutD 的表达模式，旨在丰富

AaqutD 的基本信息，并为深入开展 AaqutD 的功

能研究提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  供试生物材料 

蜜蜂球囊菌由福建农林大学蜂学学院蜜蜂

保护实验室分离和保存（Guo et al.，2018）。中

华蜜蜂工蜂幼虫取自本实验室的饲养蜂群。 
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1.2  蜜蜂幼虫接种与肠道样品制备 

按照已报道的方法（陈华枝等，2020）制备

纯化的蜜蜂球囊菌孢子，置于 4 ℃冰箱保存备

用。按照本实验室建立的技术流程（付中民等，

2023）制备幼虫肠道样品，步骤简述如下：从群

势较强的中华蜜蜂蜂群中移取 2 日龄幼虫至预

制 1 000 μL 饲料的 6 孔细胞培养板，放入恒温恒

湿箱（博讯，上海）[（35.0±0.5） ℃]，相对湿

度 90%进行饲养；培养至 3 日龄的幼虫，在 24 h

后转移至 48 孔细胞培养板中；处理组幼虫饲喂

添加蜜蜂球囊菌孢子的饲料，孢子终浓度设定为

1×107 个/mL，对照组饲喂不含孢子的等量基础

饲料；待幼虫发育至 4-6 日龄时，采用无菌眼科

剪与眼科镊，分别对处理组和对照组幼虫进行解

剖，分离肠道组织。每 3 头幼虫的肠道组织合并

放入 1个无RNA酶离心管中，经液氮快速冷冻后，

转移至﹣80 ℃超低温冰箱保存备用。每组实验

设置 3 次生物学重复。 

1.3  PCR 扩增与 Sanger 测序 

根据 AaqutD 的核苷酸序列，设计并合成特

异性扩增引物（ F: 5′- GGACCGTCCAACA-

CCATCAT-3′; R: 5′- GACGAGGAAGTTCCAGA-
GCC-3′），使用 Trizol 法分别提取上述处理组和

对照组 4-6 日龄幼虫样品的总 RNA 后，分别采

用 Oligo dT 引物与随机引物进行反转录，合成

cDNA 第一链，以此 cDNA 作为后续 PCR 扩增

的模板。反应体系和程序按照叶亚萍等（2023）

的报道进行设置。通过 1.5%琼脂糖凝胶电泳对

扩增产物进行检测，采用上海培清科技有限公司

生产的凝胶成像系统对目标产物进行观察与图

像采集。片段回收及 TA 克隆操作参照范元婵等

（2022）报道的方法进行。经单菌落挑取与液体

培养后，将菌液送至上海生工生物工程股份有限

公司，完成 Sanger 测序。 

1.4  生物信息学分析 

在 GenBank 数据库（https://www.ncbi.nlm. 

nih.gov/genbank/）中查询和下载 AaqutD 的氨基

酸序列。在蛋白质结构与功能预测研究中，借助

Expasy 网站（https://www.espasy.org/resources）

提供的 Protparam、ProtScale 及 SWISS-MODEL

等在线分析工具，分别开展蛋白质理化性质、亲

疏水性以及三级结构的预测。对蛋白质二级结构

的预测，采用 SOPMA 分析软件完成相关分析。

此外，亚细胞定位、信号肽序列及磷酸化位点的

预测分析，分别通过 PSORT II、SignalP 5 Server

和 NetPhos 3.1 Server 三款专业软件实现。 

选用 STRING数据库（https: //string- db.org/）

进行蛋白相互作用（Protein-protein interaction, 

PPI）网络分析，选择 Apis cerana cerana 作为

“Organism”的条件，其他参数均为系统默认

设置。 

使 用 Blast （ https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/ 

Blast.cgi）工具将 AaqutD 的氨基酸序列比对至

GeneBank 数据库以查询和下载序列相似性最高

的 10 种真菌的 qutD 氨基酸序列，包括针状球囊

菌 Ascosphaera acerosa 、 灰 色 螺 旋 有 果 菌

Helicocarpus griseus 、 优 青 霉 Penicillium 
ucsense、核型青霉 Penicillium nucicola、黑青霉

Penicillium atrosanguineum、长穗青霉 Penicillium 
hispanicum、次红青霉 Penicillium subrubescens、
柠 檬 青 霉 Penicillium citrinum 、 罗 氏 青 霉

Penicillium rolfsii、角状青霉 Penicillium angulare
及构巢曲霉 Aspergillus nidulans（表 1）。 

通过 MEME 软件（https://meme-suite.org/ 

meme/tools/meme）识别和比较蜜蜂球囊菌和上

述 10 种真菌的 qutD 所含保守基序。使用 Batch 

CD-Search 工具（https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 

Structure/bwrpsb/bwrpsb.cgi）预测上述 11 种真菌

qutD 所含结构域，再利用 TBtools 软件进行可视

化处理。 

本研究选取上述 11 个真菌物种的 qutD 氨基

酸序列，利用 Mega 11.0 软件进行多重序列比对

分析。基于比对结果，采用最大似然法（Maximum 

likelihood, ML）构建系统发育树，并通过 1 000

次自举检验（Bootstrap）评估分支节点的置信度，

同时以构巢曲霉作为外类群以校正进化树拓扑

结构。 



·342· 应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology 63 卷 

 

 

表 1  蜜蜂球囊菌与其他 11 种真菌所含 qutD 概览 

Table 1  Overview of qutD in Ascosphaera apis  
and 11 other fungal species 

物种 Species 
数量 

Number 

GeneBank 收录号

GeneBank  
accession no. 

构巢曲霉  

Aspergillus nidulans 

1 XP_658742.1 

针状球囊菌  

Ascosphaera acerosa 

1 KAI5290184.1 

灰色螺旋有果菌  

Helicocarpus griseus 

1 PGH05133.1 

优青霉  

Penicillium ucsense 

1 KAF7717110.1 

核型青霉  

Penicillium nucicola 

1 XP_056986071.1

黑青霉  

Penicillium atrosanguineum 

1 XP_056744439.1

长穗青霉  

Penicillium hispanicum 

1 XP_056802452.1

次红青霉  

Penicillium subrubescens 

1 XP_057003792.1

柠檬青霉  

Penicillium citrinum 

1 XP_056499144.1

罗氏青霉  

Penicillium rolfsii 
1 KAF3385641.1 

角状青霉  

Penicillium angulare 

1 XP_056779375.1

蜜蜂球囊菌  

Ascosphaera apis 

1 KZZ97811.1 

  

1.5  AaqutD 的 RT-qPCR 检测 

根 据 AaqutD （ GenBank 登 录 号 ：

KZZ97811.1）的核苷酸序列设计 AaqutD 的 qPCR

引物（F: 5′- GTGTCCTTGCGGGTTTAGGA-3′; R: 

5′- TCGTACACTCCCACCAAACG-3′），同时设

计内参 5.8S rRNA 基因的 qPCR 引物（ F: 

5′-GCAGCGAAATGCGATAAGTAA-3′; R: 5′- 
CCCTCCTAAGACGGGACGAT-3′），委托上海

生工生物工程股份有限公司合成。使用 Trizol 法

分别提取处理组和对照组 4-6 日龄幼虫肠道样品

的总 RNA，通过反转录获得相应的 cDNA 模板，

采用 qPCR 测定 AaqutD 的表达谱。每个反应均

设置 3 次技术重复和 3 次平行重复。反应体系及

条件参照吴鹰等（2022）的报道设置。本研究采

用 2﹣ΔΔCt 法对 AaqutD 基因的相对表达水平进行

定量分析。实验数据的统计学处理及图表绘制均

借助 GraphPad Prism 8（v.8.0.2）软件完成。组

间差异的显著性检验采用单因素方差分析

（One-way ANOVA），并通过 Tukey 法进行多重

比较，结果以字母标记法展示，设定 P<0.05 为

差异具有统计学意义的判断标准。 

2  结果与分析 

2.1  AaqutD CDS 的分子克隆 

经 PCR 扩增获得了长度约 1 306 bp 的特异

性目的条带，其片段大小与理论预期一致（图 1）。

Sanger 测序结果表明，所得片段的核苷酸序列与

转录组数据预测的 AaqutD基因 CDS序列完全匹

配。上述结果证实，本研究已成功克隆得到

AaqutD 基因的完整 CDS 区，同时证明该基因在

蜜蜂球囊菌孢子中存在表达。 
 

 
 

图 1  AaqutD 扩增产物的琼脂糖凝胶电泳 

Fig. 1  Agarose gel electrophoresis for the amplified 
product from AaqutD 

 

2.2  AaqutD 的理化性质和分子特征 

AaqutD 含 535 个 氨 基 酸 ， 分 子 式 为

C2762H4149N689O733S29，分子量约为 59.66 kD，等

电点为 7.51，平均亲水系数为 0.286（图 2：A），

可 同 时 定 位 于 内 质 网 （ 66.7% ）、 线 粒 体

（22.2%）和原子核（11.1%）。AaqutD 包含 42
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个负电荷氨基酸和 43 个正电荷氨基酸，含量最

高的氨基酸是甘氨酸，含量最低的氨基酸是吡

咯赖氨酸和硒代半胱氨酸。另外，AaqutD 含有

典型的信号肽（图 2：B）和 40 个磷酸化位点

（图 2：C）。 

如图 3（A）所示，AaqutD 包含 240 个

（44.86%）α-螺旋，111 条（20.75%）延长链，

29 个（5.42%）β-转角，155 条（28.97%）无规

则卷曲。AaqutD 的模板是 A0A168DJE0.1.A，二

者之间的序列同源性为 100%（图 3：B）。如图

3 （ C ） 所 示 ， AaqutD 与 肿 瘤 蛋 白 p73

（APICC_03524）等 10 个蛋白之间具有相互作

用，该 PPI 网络有 11 个节点 19 条连接，PPI 富

集 P 值为 0.39。 
 

 
 

图 2  AaqutD 的亲水性（A）、信号肽（B）和磷酸化位点（C） 
Fig. 2  Hydrophilia (A), signal peptide (B), and phosphorylation site (C) of AaqutD 

 

 
 

图 3  AaqutD 蛋白的二级结构（A）、三级结构（B）及互作网络（C） 
Fig. 3  Secondary structure (A), tertiary (B) structure and interaction  

network (C) of AaqutD protein 
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2.3  AaqutD 的结构域和保守基序分析 

在 AaqutD 中鉴定到 1 个 Sugar_tr 结构域，

该结构域也存在于针状球囊菌、灰色螺旋有果

菌、优青霉、核型青霉、黑青霉、长穗青霉、次

红青霉、柠檬青霉、罗氏青霉、角状青霉等真菌

（图 4：A）。此外，在 AaqutD 中鉴定到 11 个相

同的保守基序，这些保守基序同样存在于上述其

他 11 种真菌的 qutD；在优青霉、核型青霉、黑

青霉、长穗青霉、次红青霉、罗氏青霉、角状青 

霉的 qutD 中还鉴定到上述 11 个保守基序外的 3

个保守基序（Motif 13，Motif14 和 Motif 15）；

在优青霉、核型青霉、长穗青霉、次红青霉、罗

氏青霉、角状青霉、柠檬青霉的 qutD 中鉴定到

Motif 11；在针状球囊菌的 qutD 中还鉴定到

Motif 15；在灰色螺旋有果菌的 qutD 中还鉴定

到 Motif 13 和 Motif 16；在黑青霉的 qutD 中还

鉴定到 Motif 16；在蜜蜂球囊菌中还鉴定到

Motif 13（图 4：B）。 
 

 
 

图 4  蜜蜂球囊菌和其他 10 种真菌的 qutD 蛋白所含结构域（A）和保守基序（B） 

Fig. 4  Structural domains (A) and conserved motifs (B) included in qutD proteins  
in Ascosphaera apis and other 10 fungal species 

 
 

2.4  AaqutD 的系统进化分析 

蜜蜂球囊菌与针状球囊菌的 qutD 在进化树 

上聚为一支，亲缘关系最近；构巢曲霉、核型青

霉、柠檬青霉、黑青霉和优青霉的 qutD 均单独

聚为一支（图 5）。 
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图 5  邻接法构建基于 qutD 蛋白氨基酸序列的蜜蜂球囊菌与其他 11 种真菌的系统进化树（1 000 次重复） 

Fig. 5  Phylogenetic tree of Ascosphaera apis and other 10 fungal species based on amino acid sequences of qutD 
proteins in Ascosphaera apis and other 10 fungal species (1 000 replicas) 

 

 
 

图 6  中华蜜蜂工蜂幼虫肠道中 AaqutD 的相对表达量 

Fig. 6  Relative expression level of AaqutD in  
the gut of Apis cerana cerana worker larvae 

图中数据为平均值±标准误。柱上不同字母 

表示差异显著（P<0.05，单因素方差分析， 

Tukey 法进行多重比较）。 

Data in the figure are mean±SE. Different letters above 
bars indicate significant difference (P<0.05, One-way 

ANOVA, Tukey’s multiple comparisons). 
 

2.5  中蜂工蜂幼虫应答蜜蜂球囊菌侵染中

AaqutD 的表达谱 

RT-qPCR 检测结果显示相较于接种后 1 d

（1 day post inoculation, 1 dpi），中蜂工蜂幼虫肠

道中 AaqutD 的表达水平在 2 和 3 d 均显著上升

（P<0.05）（图 6）。 

3  讨论 

奎尼酸是许多微生物的碳源和能量来源

（Niu et al.，2017）。构巢曲霉中的奎尼酸利用

基因簇（Quinic acid utilization, QUT）包含 qutA
（激活蛋白）、qutB（奎尼酸脱氢酶）、qutD（奎

尼酸渗透酶）、qutR（阻遏蛋白）等基因（Grant 

et al.，1988）。其作为绿原酸、莽草酸和原儿茶

酸等物质的前体，参与了植物的多种生理过程，

包括木质化形成、防御机制及芳香族氨基酸和次

生代谢物的合成（Hoffmann et al.，2004）。在

构巢曲霉中，QutA 蛋白在奎尼酸存在时会刺激

qut 途径中 8 个基因（qutA、qutB 等）的 mRNA

产生，从而促进奎尼酸利用基因簇的表达，使菌

株能利用奎尼酸作为碳源（Beri et al.，1987）。

构巢曲霉中的 qutD 编码一种被归类为“糖和其

他转运蛋白”PFAM 家族（PF00083）成员的蛋

白（de Vries et al.，2017）。在 pH 6.5 的条件下，

qutD 的突变体失去了使用奎宁酸作为碳源进行

生长的能力，表明 QutD 是一种奎尼酸通透酶

（Sgro et al.，2025）。Wheeler 等（1996）通过

代谢控制分析技术表明，在 pH 6.5 下，qutD 编

码的奎尼酸渗透酶的通量控制系数为 0.43，对代

谢通量具有较高的控制程度。此前，AaqutD 的
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研究缺失。本研究通过 PCR 在蜜蜂球囊菌孢子

样品中扩增出约 1 306 bp 的目的片段，Sanger

测序验证结果显示与前期转录组数据中的

AaqutD 基因 CDS 区序列完全匹配（图 1），说

明成功克隆到 AaqutD 的 CDS，为进一步开展

AaqutD 相关研究提供了序列基础。另外，AaqutD
在蜜蜂球囊菌孢子中表达，提示该基因参与休眠

态孢子的奎尼酸代谢过程，相关功能需进一步验

证。通过生物信息学分析发现，AaqutD 的平均

亲水系数为 0.286，亲水性氨基酸数量多于疏水

性氨基酸，且其中不含典型的信号肽，说明 qutD

是一种潜在的亲水性和胞内蛋白。本研究还发现

AaqutD 可能与肿瘤蛋白 p73 等 10 个蛋白之间存

在互作关系。肿瘤蛋白 p73 作为蛋白激酶，其主

要参与细胞内刺激的传导，近年来有研究证实，

两者在神经元存活、神经元突起生长及功能维持

中扮演着关键角色（于韬， 2024）。RAB14

（APICC_03548）是 RAB 肿瘤基因家族中的一

员，在人体内主要承担囊泡运输和内体循环的作

用，其异常表达与人类多种恶性肿瘤相关，包括

鼻咽癌（Nasopharyngeal carcinoma, NPC）和口

腔鳞状细胞癌等头颈部鳞癌（向政，2023）。

RAB14 被认为是宫颈癌的潜在生物标志物和治

疗靶点（Ramírez-Torres et al.，2022）。推测

AaqutD 通过与肿瘤蛋白 p73 和 RAB14 等蛋白互

作在蜜蜂球囊菌的孢子或侵染过程中发挥功能。 

本研究比较发现蜜蜂球囊菌、针状球囊菌、

灰色螺旋有果菌、优青霉、核型青霉、黑青霉、

长穗青霉、次红青霉、柠檬青霉、罗氏青霉和角

状青霉的 qutD 中有 11 个相同的保守基序（图 4：

A，B），表明 qutD 在上述 11 种真菌中具有高度

的保守性，可能发挥相同或相似的功能。系统进

化分析结果显示，蜜蜂球囊菌与针状球囊菌的

qutD 在进化树上聚为一支（图 5），同源性最高，

符合二者同属子囊菌属的事实。子囊菌属的真菌

在感染同一宿主的过程中产生了明确的趋同进

化（Shang et al.，2016）。Sugar_tr 蛋白是植物体

内调控生物量形成的关键因子，该蛋白在糖分外

排、信号传导、植株生长发育进程、植物-病原

菌互作以及逆境胁迫响应等多个生物学过程中

均发挥核心调控作用。（陈晓茹，2024）。本研究

在上述 11 种真菌的 qutD 中鉴定到 1 个相同的结

构域（Sugar_tr），表明 qutD 在上述真菌的碳水

化合物、有机醇和酸转运过程发挥重要功能。 

在真菌中，物质代谢与致病性密切相关（Ene 

et al.，2014）。有研究表明物质代谢在球囊菌属

Ascosphaera 的不同物种的致病性进化中起到关

键作用（Maccaro et al.，2022）。本研究发现相

较于 1 d，AaqutD 表达水平在 2 d 和 3 d 均显著

上升（图 6），说明在蜜蜂球囊菌侵染过程中该

基因被激活表达。在受到外界胁迫，如高温、高

渗透压等条件下，qutD 基因的表达可能会受影

响。例如，在景宁木兰中，高温胁迫会导致淀粉

与蔗糖代谢途径的关键基因表达发生变化，以此

来提升抵抗胁迫能力（郑晨璐等，2023）。Luo

等 （ 2024 ） 发 现 红 螯 光 壳 螯 虾 Cherax 
quadricarinatus 在盐度胁迫下，渗透压调节相关

基因的表达变化显著。这暗示着 qutD 基因可能

参与了蜜蜂球囊菌对外界环境变化的应激反应，

通过调节奎尼酸的摄取来维持细胞的正常代谢

和生存。AaqutD 是否能通过调控奎尼酸的转运

来影响蜜蜂球囊菌的物质代谢，进而调节致病性

是一个值得深入探究的科学问题。后续拟通过

敲除和过表达 AaqutD 基因等实验来明确其具

体功能。 

综上，本研究结果丰富了 AaqutD 的基本信

息，检测了 AaqutD 在蜜蜂球囊菌侵染中华蜜蜂

工蜂幼虫过程中的动态表达模式，为阐明该基因

的生物学功能提供了理论基础，并为后续深入研

究 AaqutD 在致病过程中的分子机制奠定了坚实

基础。 
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