
东方蜜蜂死亡捕手蛋白的分子特征及基因表达

模式

杜丽婷 1*，王梦怡 1*，樊 念 1，吴 陶 1，张荣华 4，谢润桂 4，严提珍 2,4，

付中民 1,2,3，陈大福 1,2,3，郭 睿 1,2,3**，邱剑丰 1,2,3**

（1. 福建农林大学蜂学与生物医药学院，福州 350002；2. 天然生物毒素国家地方联合工程实验室，福州 350002；3. 福建农林大学蜂疗

研究所，福州 350002；4. 东莞市妇幼保健院，广东东莞 523000）

摘要：本研究旨在通过检测东方蜜蜂 Apis cerana的 croquemort基因 AcCrq的时空表达谱并解析 AcCRQ蛋白理化性

质和分子特性，为 AcCRQ的功能研究提供参考和基础。RT-PCR扩增 AcCrq的编码序列（coding sequence，CDS）。

利用相关软件预测 AcCRQ蛋白的理化性质和分子特性，鉴定东方蜜蜂和其他物种 AcCrq的保守基序和结构域，并

比对氨基酸序列和构建系统进化树。RT-qPCR检测 AcCrq在东方蜜蜂工蜂的触角、中肠、脑、咽下腺、脂肪体、毒

腺和表皮组织，以及卵、幼虫、预蛹、蛹和不同日龄工蜂成虫中的相对表达量。成功验证到 AcCrq，CDS含有 1 719

个核苷酸，可编码 572个氨基酸。AcCRQ蛋白的分子量约为 65.44 kDa，分子式为 C2969H45540N764O864S21，等电点为

5.96，平均亲水系数为−0.30，含 23个丝氨酸磷酸化位点，9个酪氨酸磷酸化位点和 17个苏氨酸磷酸化位点，但不

存在典型的信号肽。AcCRQ在黑大蜜蜂 Apis laboriosa、小蜜蜂 Apis florea、西方蜜蜂 Apis mellifera、兰花蜂 Eufriesea

mexicana、东南蓝莓蜂 Habropoda laboriosa、红壁蜂 Osmia bicornis bicornis和蓝果园壁蜂 Osmia lignaria中具有较

高的氨基酸序列一致性；东方蜜蜂与小蜜蜂和西方蜜蜂的 CRQ进化距离最近。AcCrq在工蜂成虫触角、中肠、脑、

咽下腺、脂肪体、毒腺和表皮中均有表达，但表达量存在差异，触角中 AcCrq的表达量显著高于其他组织的表达；

AcCrq在东方蜜蜂工蜂卵、幼虫、预蛹和蛹中均有表达，但表达量存在差异，相较于在卵中的表达量，3日龄幼虫

和 8日龄预蛹中 AcCrq的表达量显著降低，而 7日龄预蛹和 12日龄蛹中 AcCrq的表达量下调但不显著；AcCrq在 1、
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2、6、12、15和 17日龄工蜂体内均有表达，但表达量也存在差异，1日龄成虫体内 AcCrq的表达量均显著高于其

他日龄成虫体内的表达量，2和 17日龄成虫体内的表达量均低于其他日龄成虫体内的表达量。AcCRQ是潜在的亲

水性蛋白但不具分泌功能；东方蜜蜂和其他 8个物种的 CRQ具有较高的保守性；东方蜜蜂与小蜜蜂和西方蜜蜂的

CRQ进化距离最近。AcCrq在东方蜜蜂工蜂的不同组织和发育阶段动态差异表达。
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Abstract: The aim of this study is to provide a reference and basis for the functional study of croquemort

gene in Apis cerana (AcCrq) by examining the spatiotemporal expression profile of AcCrq gene and

analyzing the physicochemical property and molecular characteristics of AcCRQ protein. The coding

sequence (CDS) of AcCRQ was amplified by RT-PCR. The physicochemical and molecular properties of

the AcCRQ protein were predicted using the relevant software, and the conserved motifs and structural

domains of AcCrq from A. cerana and other species were identified, and the amino acid sequences were

compared and a phylogenetic tree was constructed. RT-qPCR was performed to detect the relative

expression of AcCrq in the antennae, midgut, brain, hypopharyngeal glands, fat bodies, venom glands and

epidermal tissues, as well as in eggs, larvae, pre-pupae, pupae and adults of different day-old worker bees

of A. cerana. Successfully validated to AcCrq CDS contained 1 719 nucleotides, encoding a total of 572

amino acids. AcCRQ protein has a molecular weight of about 65.44 kDa, a molecular formula of

C2969H45540N764O864S21, an isoelectric point of 5.96, an average hydrophilicity coefficient of −0.30, and

contains 23 serine phosphorylation sites, 9 tyrosine phosphorylation sites, and 17 threonine

phosphorylation sites, but does not have a typical signal peptide. AcCRQ has high amino acid sequence in

Apis laboriosa, Apis florea, Apis mellifera, Eufriesea mexicana, Habropoda laboriosa, Osmia bicornis



bicornis and Osmia lignaria consistency; A. cerana has the closest CRQ evolutionary distance from A.

florea and A. mellifera. AcCrq was expressed in the antennae, midgut, brain, hypopharyngeal glands, fat

body, venom glands and epidermis of adult worker bees, but there were differences in the amount of

expression, and the amount of expression in the antennae was significantly higher than that in other tissues;

AcCrq was expressed in the eggs, larvae, prepupae and pupae of A. cerana workers, but there were

differences in the amount of expression. Compared with the expression in eggs, the expression of AcCrq

in 3-day-old larvae and 8-day-old prepupae was significantly lower, while the expression of AcCrq in

7-day-old prepupae and 12-day-old pupae was down-regulated, but not significantly; AcCrq was expressed

in 1-, 2-, 6-, 12-, 15-, and 17-day-old workers but there were differences in the amount of expression. The

expression of AcCrq in 1-day-old adult was significantly higher than that in other day-old adults, and the

expression level of AcCrq in 2 and 17-day-old adults was lower than that in other day-old adults. AcCRQ

is a putative hydrophylic but not secretory, AcCRQ among A. cerana and 8 other bees are highly

conservative. A. cerana, A. florea and A. mellifera have the closet phyletic evolution of CRQ. AcCrq was

dynamically and differentially expressed in different tissues and developmental stages of A. cerana.

Key words: Apis cerana; spatiotemporal expression pattern; molecular characteristics; CRQ;

physicochemical property; phyletic evolution

真核生物中，死亡捕手 croquemort（CRQ）蛋白是 CD36超家族成员之一，也是一种 B类清道

夫受体（Scavenger receptors，SR），具有捕获凋亡细胞的能力（Franc et al.，1996）。CD36超家

族是由十余种结构和功能不同的模式识别受体蛋白家族组成，不仅可以识别“异己”成分，诱发免

疫应答，还参与多种生理、病理过程（杨晓茹，2019）。目前，动物的 Crq研究总体较为滞后且进

展缓慢。蜱虫 Ixodes scapularis的 CRQ能够激活 IMD和 jun氨基末端激酶（JNK）信号通路，并限

制蜱体内伯氏螺旋体 Borrelia burgdorferi的增殖（O'Neal et al.，2023）。日本囊对虾 Marsupenaeus

japonicus清道夫受体 MjSCRBQ在鳃、心脏、血淋巴、肝胰腺、肠、淋巴器官等组织中表达，且在

大脑中含量较高（Mekata et al.，2011）。

在昆虫中，Crq的相关研究仅局限于果蝇 Drosophila和冈比亚按蚊 Anopheles gambiae。例如，

果蝇的 CRQ被证实参与胚胎发生过程中凋亡细胞的移除（Franc el at.，1999）；在果蝇胚胎中，巨

噬细胞的一个主要功能是消除凋亡细胞，果蝇浆细胞的吞噬作用需要清道夫受体 CRQ，在胚胎气

管系统中，巨噬细胞的 CRQ在组织重塑过程中消除凋亡细胞方面具有类似的作用（Gold et al.，2015）；

此外，果蝇的 CRQ在发育和衰老过程中对于维持免疫和肠道稳态也至关重要（Guillou et al.，2016）。

González-Lázaro 等（2009）发现通过注射 dsRNA敲降冈比亚按蚊的 Crq2表达，可显著抑制疟原虫



Plasmodium的卵囊形成，表明 Crq2在疟原虫与冈比亚按蚊的相互作用中起到重要作用。

东方蜜蜂主要分布于南亚及东亚，涵盖热带、亚热带、温带与寒带地区，在各地形成不同的亚

种。到目前为止，东方蜜蜂 Crq（AcCrq）的相关研究至今仍然缺失。基于此，本研究对 AcCrq的

理化性质与分子特征进行预测和分析，并鉴定和比较东方蜜蜂和其他物种 CRQ 所含结构域与保守

基序，并进行 Crq的系统进化分析，进而检测 AcCrq在东方蜜蜂工蜂不同组织和发育阶段的表达模

式，旨在为深入开展 AcCrq的功能研究提供参考和依据。

1 材料与方法

1.1 生物材料

东方蜜蜂工蜂卵、3日龄幼虫、7 日龄预蛹、8日龄预蛹、12日龄蛹以及 1、2、6、12、15和

17日龄成虫均取自福建农林大学蜂学与生物医药学院教学蜂场的饲养蜂群。

1.2 AcCrq基因的 PCR扩增及电泳

根据 AcCrq（GenBank 登录号：XM_017061510.3）序列设计合成特异性扩增引物（F:

5’-GACGAATACACCGCCATT-3’; R: 5’-CGAGCATAGACATCCGATC-3’）使用高保真酶 PCR Mix

（擎科生物技术有限公司，北京）进行 PCR 扩增，反应在梯度 PCR仪（Bio-Rad 公司，美国）上

进行，反应体系（20 μL）：PCR mix 10 μL，无菌水 7 μL，上下游引物（2.5 pmol/μL）各 1 μL，cDNA

模板 1 μL。反应程序：95℃预变性 5 min；95℃变性 30 s，55℃退火 30 s，72℃延伸 2 min，共 34

个循环。产物经 1.5%的琼脂糖凝胶电泳后在紫外凝胶成像仪（上海培清科技有限公司，上海）下

观察（郭意龙，2022）。

1.3 AcCRQ蛋白的生物信息学分析

根据 AcCrq（GenBank 登录号：XM_017061510.3）的核苷酸序列，利用 NCBI ORF 工具

（https://www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder/）预测 AcCRQ 蛋白的氨基酸序列。通过 Expasy 网站

（https://www.espasy.org/resources）上的 Protparam、ProtScale和 SWISS-model等软件对 AcCRQ蛋

白的理化性质、亲水性以及三级结构进行分析（Ison et al.，2013；Nielsen et al.，2017），使用 SignalP

4.1 Server、NetPhos 3.1 Server、SOPMA、WoLF PSORT等软件预测分析 AcCRQ蛋白的信号肽、磷

酸化位点、二级结构以及亚细胞定位，软件均采用默认参数。

1.4 AcCRQ蛋白的保守基序比较

使用MEME Suite 5.5.7软件（Bailey et al.，1994）预测东方蜜蜂和黑大蜜蜂 Apislaboriosa、小

蜜蜂 Apisflorea、西方蜜蜂 Apismellifera、兰花蜂 Eufriesea mexicana、苜蓿切叶蜂Megachile rotundata、

东南蓝莓蜂 Habropodalaboriosa、红壁蜂 Osmia bicornis bicornis和、蓝果园壁蜂 Osmia lignaria、嗜

https://baike.baidu.com/item/%E5%8D%97%E4%BA%9A/7416349?fromModule=lemma_inlink
https://baike.baidu.com/item/%E4%B8%9C%E4%BA%9A/553633?fromModule=lemma_inlink
https://baike.baidu.com/item/%E4%BA%9A%E7%83%AD%E5%B8%A6/1694572?fromModule=lemma_inlink
https://baike.baidu.com/item/%E6%B8%A9%E5%B8%A6/1696780?fromModule=lemma_inlink
https://baike.baidu.com/item/%E5%AF%92%E5%B8%A6/1696797?fromModule=lemma_inlink


凤梨果蝇 Drosophilidae ananassae和冈比亚按蚊 Anopheles gambiae的 CRQ的保守基序，参数设置

为：结构域最大和最小氨基酸残基数分别为 50 aa 和 6 aa，不同结构域的数量为 5，其余为默认参

数。

1.5 AcCRQ蛋白的系统进化分析

利 用 Blast 工 具 将 AcCRQ 蛋 白 的 氨 基 酸 序 列 比 对 到 NCBI GenBank 数 据 库

（https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/）以搜索序列相似性较高的其他物种的 CRQ。通过Mega11.0

软件（Thompson et al.，2003）对东方蜜蜂和黑大蜜蜂、小蜜蜂、西方蜜蜂、兰花蜂、东南蓝莓蜂、

红壁蜂、蓝果园壁蜂、苜蓿切叶蜂、嗜凤梨果蝇和冈比亚按蚊的 CRQ进行氨基酸序列多重比对，

并采用邻接法构建基于 CRQ的系统进化树，选择默认参数。

1.6 AcCrq基因的时空表达谱检测

利用 Primer Premier 5 软件设计 AcCrq的 qPCR 引物（Crq-F: 5’-CGGCTTACTTCTCATCGT-3’,

Crq-R: 5’-GCGTCTTCAACTCCTCTG-3’ ） 和 内 参 基 因 actin 引 物 （ actin-F:

TTATATGCCAACACTGTCCTTT, actin-R: AGAATTGATCCACCAATCCA）。参照吴鹰等（2023）

的方法，收集刚出房的工蜂成虫并置于冰上麻醉，利用干净的眼科镊和眼科剪在超净工作台上小心

剖取触角、咽下腺、脑、表皮、中肠、脂肪体和毒腺等组织，3次生物学重复，每次生物学重复含

3头工蜂成虫。分别提取上述 7 种组织的总 RNA。同时收集工蜂卵、3 日龄幼虫、7 日龄预蛹、8

日龄预蛹和 12日龄蛹以及 1、2、6、12、15和 17日龄工蜂成虫的总 RNA。同时收集工蜂卵（n=50）、

3日龄幼虫（n=3）、7日龄预蛹（n=3）、8日龄预蛹（n=3）和 12日龄蛹（n=3）以及 1、2、6、

12、15和 17日龄工蜂成虫（n=3）的总 RNA。以 RNA作为模板反转录的 cDNA进行 qPCR，以检

测时空表达谱。反应体系和程序均按照吴鹰等（2023）的报道设置。每个反应进行 3次生物学重复。

使用 2-△△Ct法（Livak and Schmittgen，2001）计算 AcCrq的相对表达量，并采用 GraphPad Prism 8

软件对数据进行分析和绘图。

1.7 数据分析

采用 SPSS Statistics软件（Steinley，2006）对 AcCrq基因在不同组织和虫态及工蜂不同日龄成

虫中的相对表达量进行单因素方差分析（one-way ANOVA），以 P＜0.05为显著性阈值，采用 Tukey

氏检验法和字母显著标记法两两比较分析实验数据。

2 结果与分析

2.1 AcCrq基因的 CDS 扩增

通过 PCR扩增出符合长度约 1 719 bp的目的片段（图 1），符合 AcCrq的 CDS预期大小。



图 1 AcCrq基因扩增产物的琼脂糖凝胶检测

Fig. 1 Agarose gel electrophoresis for the amplification product from AcCrq gene

2.2 AcCRQ蛋白的理化性质和分子特性分析

AcCrq含有 3 420个核苷酸，编码 572个氨基酸。AcCRQ的分子式为 C2969H45540N764O864S21，分

子量约为 65.44 kDa，脂溶系数为 80.23，等电点为 5.96。AcCRQ中含量最高和最低的氨基酸分别

是亮氨酸和半胱氨酸，占比分别为 9.3%和 1.4%。另外，AcCRQ包含 67个负电荷氨基酸（29个天

冬氨酸和 38个谷氨酸）与 60个正电荷氨基酸（26个精氨酸和 34个赖氨酸）。

AcCRQ的平均亲水系数为−0.30（图 2-A），不含信号肽（图 2-B）。二级结构分析显示，AcCRQ

含有 164个（28.85%）α-螺旋，25（4.37%）个β-折叠，133（23.25%）条延长链和 249（43.53%）

个无规则卷曲（图 2-C）。三级结构分析显示，AcCRQ的模板为 A0A2A3EJJ7.1.A，二者之间同源

性为 100%（图 2-D）。如图 2-E所示，在 AcCRQ中预测到 9个酪氨酸磷酸化位点和 17个苏氨酸

磷酸化位点。此外，AcCRQ 可能同时定位于内质网、高尔基体和细胞质膜，占比分别为 55.6%、

22.2%和 11.1%。



图 2 AcCRQ蛋白的理化性质和分子特征

Fig. 2 Physicochemical property and molecular characteristics of AcCRQ protein

注：A，亲水性；B，信号肽；C，二级结构；D，三级结构；E，磷酸化位点。Note: A, Hydrophilia; B, Signal peptide;

C, Secondary structure; D, Tertiary structure; E, Phosphorylation site.

2.3 东方蜜蜂和其他昆虫的 CRQ保守基序分析

AcCRQ含 1个 CD36结构域，在黑大蜜蜂、西方蜜蜂、兰花蜂、东南蓝莓蜂、苜蓿切叶蜂、

红壁蜂、冈比亚按蚊、蓝果园壁蜂、东方蜜蜂、小蜜蜂和嗜凤梨果蝇的 CRQ 中同样鉴定到 CD36

结构域（图 3-A）。AcCRQ包含 6个保守基序，分别是：Motif1、Motif2、Motif3、Motif4、Motif5

和Motif6。同时，在黑大蜜蜂、小蜜蜂、西方蜜蜂、兰花蜂、苜蓿切叶蜂、东南蓝莓蜂和红壁蜂 7

种蜂的 CRQ中也都预测到上述 6个Motif。相比于东方蜜蜂，在嗜凤梨果蝇中预测到 4个Motif，

冈比亚按蚊仅预测到 3个Motif（图 3-B）。



图 3 东方蜜蜂和其他昆虫 CRQ蛋白的结构域（A）和保守基序（B）比较

Fig. 3 Comparison of structural domains (A) and conservative motifs (B) in CRQ proteins between Apis cerana and other

insects

2.4 东方蜜蜂和其他昆虫的 CRQ蛋白系统进化分析

东方蜜蜂（XM_017061510.3）含有 1 个 CRQ，黑大蜜蜂（XM_043945778.1）、小蜜蜂

（XM_031916415.1）、西方蜜蜂（XM_006569295.3）、兰花蜂（XM_017904635.1）、东南蓝莓蜂

（XM_017942619.1）、红壁蜂（XM_029187051.2）、蓝果园壁蜂（XM_034331438.1） 、嗜凤梨

果蝇（XP_001963274.2）和冈比亚按蚊（XP_061510019.1）也只含 1 个 CRQ，而苜蓿切叶蜂

（XM_012292078.1，XM_003706155.2）含有 2个 CRQ。东方蜜蜂与其他 8种蜂的 CRQ氨基酸序

列一致性较高。括号内为该物种 CRQ对应的 GeneBank登录号。

东方蜜蜂、黑大蜜蜂、小蜜蜂和西方蜜蜂的 CRQ 在进化树上聚为一大支，而苜蓿切叶蜂和红

壁蜂聚为另一支，蓝果园壁蜂和兰花蜂的 CRQ分别各聚一支，嗜凤梨果蝇和冈比亚按蚊各聚一支；

东方蜜蜂与黑大蜜蜂的 CRQ同源性最高，与西方蜜蜂和小蜜蜂的 CRQ的同源性次之（图 4）。



图 4 邻接法构建基于 CRQ蛋白氨基酸序列的东方蜜蜂与其他昆虫的系统进化树（1 000次重复）

Fig. 4 Phelogetic tree of Apis cerana and other insects based on amino acid sequences of CRQ proteins by

neighbor-joining method (1 000 replicates)

2.5 AcCrq基因的时空表达谱分析

AcCrq在工蜂成虫的触角、中肠、脑、咽下腺、脂肪体、毒腺和表皮等 7个组织中差异表达；

AcCrq的表达量在触角中最高且显著高于中肠、脑、咽下腺、脂肪体、毒腺和表皮中的表达量（P

＜0.05）；AcCrq在中肠、毒腺和表皮的表达量最低（图 5）。AcCrq在工蜂的卵、幼虫、预蛹、蛹

和成虫中同样差异表达；AcCrq在卵中的表达水平最高且显著高于 3日龄幼虫和 8日龄预蛹中的表

达量水平（P＜0.05），与 7日龄预蛹和 12日龄蛹期的 AcCrq表达水平无明显差异（图 6）。AcCRQ

在东方蜜蜂 1、2、6、12、15 和 17 日龄工蜂成虫体内均有表达，但表达水平也存在差异；AcCrq

在 1日龄成虫体内的表达量最高且显著高于 2、6、12、15和 17日龄成虫体内的表达量，其中在 2

和 17日龄成虫中的表达量最低（P＜0.05）（图 6）。



图 5 AcCRQ在工蜂成虫不同组织的相对表达量

Fig. 5 Relative expression level of AcCRQ in different tissues of worker adult

注：图中数据为平均值±标准误；柱上相同小写字母表述差异不显著（P＞0.05），不同小写字母表示差异显著（P＜0.05）（单因素方差分

析）。Note：Data in the figure were mean ± SE. The same lowercase letters above bars indicated non-significant difference (P＞0.05), whereas the

different lowercase letters indicated significant difference (P＜0.05) (one-way ANOVA).

图 6 AcCRQ在工蜂不同发育阶段的相对表达量

Fig. 6 Relative expression level of AcCRQ in different developmental stages of worker

注：图中数据为平均值±标准误；柱上相同小写字母表述差异不显著（P＞0.05），不同小写字母表示差异显著（P＜0.05）（单因素方差分

析）。Note：Data in the figure were mean ± SE. The same lowercase letters above bars indicated non-significant difference (P＞0.05), whereas the

different lowercase letters indicated significant difference (P＜0.05) (one-way ANOVA).

3 结论与讨论

此前，东方蜜蜂 Crq基因的研究未见报道。本研究成功克隆到 AcCrq的 CDS（图 1），编码蛋

白的分子量约为 65.44 kD，分子式为 C2969H45540N764O864S21，等电点为 5.96，含 49个磷酸化位点，

平均亲水系数为−0.30，亲水氨基酸数量多于疏水氨基酸，暗示 AcCRQ是一种潜在的亲水性蛋白；



另外，AcCRQ中不存在典型的信号肽，说明其可能是一种胞内蛋白（图 2）。以上结果丰富了 AcCrq

的理化性质和分子特征信息，为进一步的功能研究提供了参考和依据。

保守序列是指代发生在不同或相同物种中的相同或相似的 DNA 或 RNA 或氨基酸（蛋白质）

序列。本研究通过MEME保守基序分析不同物种之间的 CRQ出现相同或相似的保守序列，结果显

示在东方蜜蜂、黑大蜜蜂、小蜜蜂、西方蜜蜂、兰花蜂、苜蓿切叶蜂、东南蓝莓蜂、红壁蜂和蓝果

园壁蜂的 CRQ中均鉴定到 5个相同的Motif和 1个相同的结构域（CD36家族），说明上述不同蜂

的 CRQ高度保守（图 3）。有趣的是，东方蜜蜂 CD36结构域同样存在于果蝇和按蚊的 CRQ中（Franc

et al.，1996）。表明膜翅目不同蜂的 CRQ具有较高的保守性，可能发挥类似的功能。清道夫受体

是一类位于细胞表面的跨膜受体，也是一类参与无脊椎动物天然免疫反应的重要模式识别受体（韩

兆阳，2023）。有研究表明清道夫受体能够与多种阴离子配体结合（McGuinness et al.，2003），

特别是经修饰的低密度脂蛋白（low density lipoproteins，LDL）。CRQ等含有 CD36结构域的蛋白

具有非常广泛的功能。研究表明在脊椎动物中，CD36 能结合多种配体，包括化学修饰的脂蛋白、

长链脂肪酸和多聚阴离子磷脂等（Podrez et al.，2000）。CD36作为一个多配体受体，参与细胞粘

附，脂肪酸和脂质的运输，利用和储存（Feng et al.，2023），抗原呈递以及清除凋亡细胞和脱落的

光感受器（Savill et al.，1992）。

有研究表明 Crq在日本对虾（Mekata et al.，2011）的不同组织中广泛表达，但在大脑中的表达

水平最高。冈比亚按蚊的 Crq形成的 4 条剪接体在不同组织中的表达具有广泛性和差异性，其中

SCRBQ1主要在中肠中表达，而 SCRBQ4主要在卵巢中表达（González-Lázaro et al.，2009）。本研

究发现，AcCrq在工蜂成虫的触角、中肠、脑、咽下腺、脂肪体、毒腺和表皮中均有表达，体现出

AcCrq在上述不同组织中表达的广泛性（图 5）。此外，AcCrq在触角中的表达量最高且显著高于

中肠、脑、咽下腺、脂肪体、毒腺和表皮中的表达量。鉴于触角上密布听觉和嗅觉的感受器，能够

灵敏识别嗅觉、味觉和机械感觉，对 CO2、湿度和温度等具有高度敏感性（张娟，2023），推测

AcCrq在东方蜜蜂工蜂的嗅觉、味觉和机械感觉识别中发挥重要作用。在冈比亚按蚊中，Crq的 4

条剪接体在不同的发育阶段 表现为动态差异表达，其中 SCRBQ1在 3龄幼虫体内特异性高表达，

而 SCRBQ2的表达水平在蛹期达到峰值（González-Lázaro et al.，2009）。本研究中，AcCrq不仅在

卵、3日龄幼虫、7日龄和 8日龄预蛹及 12日龄蛹中差异表达，而且在和不同日龄工蜂成虫体内差

异表达，表明 AcCrq参与东方蜜蜂工蜂的变态发育过程。特别的，在发育的同一阶段 7日龄和 8日

龄预蛹中的表达有显著差异。由于 CRQ在清除凋亡细胞方面发挥了重要作用（Febbraio et al.，2001），

相比于 8日龄预蛹，7日龄预蛹是蜜蜂变态转变的起始期。因此其表达量更高，以清除凋亡的细胞。

另外，AcCrq在卵和 1日龄成虫中特异性高表达，暗示 AcCrq在卵期发育和成虫发育初期的重要性



（图 6）。在未来的研究中，我们将基于 RNAi等技术手段探究 AcCrq在中华蜜蜂表达量最高的触

角组织以及各个发育阶段的功能。
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