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携带与非携带松材线虫的松墨天牛
ｍｉＲＮＡ 表达谱比较分析
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摘要: 【目的】松墨天牛是松树的重要蛀干害虫ꎬ也是林业重大外来入侵种松材线虫的媒介昆虫ꎮ 虽然松墨天牛和松材线

虫互作的化学生态和分子进化机制受到人们的广泛关注ꎬ但 ｍｉＲＮＡ 等表观遗传因子在天牛—线虫互作中的作用未见报

道ꎮ 【方法】使用 ｉｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑ ２０００ 平台进行 ｍｉＲＮＡ 高通量测序ꎬ得到 ４ 个携带线虫的天牛 ｍｉＲＮＡ 库和 ４ 个未携带线虫

的天牛 ｍｉＲＮＡ 库ꎮ 此外ꎬ对鉴定出的 ｍｉＲＮＡ 进行了差异表达分析ꎬ并对这些 ｍｉＲＮＡ 的靶基因进行了 ＧＯ 注释和 ＫＥＧＧ 通

路富集分析ꎮ 【结果】在携带线虫的天牛表皮、脂肪体、中肠和气管样本中分别鉴定出 ７８０、８０２、６１７ 和 ７６２ 个 ｍｉＲＮＡꎻ在未

携带松材线虫的天牛的不同组织样本中分别鉴定出 ７８４、７２３、７１３ 和 ８３７ 个 ｍｉＲＮＡꎮ 在携带松材线虫的松墨天牛中ꎬ某些

已知 ｍｉＲＮＡ 表达量会显著升高ꎬ如 ｍｉＲ￣１４、ｍｉＲ２７９ 和 ｍｉＲ￣３１２ 等ꎮ 差异表达 ｍｉＲＮＡ 的功能大多指向代谢、免疫等方面ꎮ
【结论】ｍｉＲＮＡ 在松墨天牛和松材线虫互作中起着重要的调控作用ꎮ
关键词: 松墨天牛ꎻ 松材线虫ꎻ 共生互作ꎻ ｍｉＲＮＡꎻ 高通量测序
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　 　 松墨天牛 Ｍｏｎｏｃｈａｍｕｓ ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ Ｈｏｐｅꎬ属鞘翅

目 Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ 天 牛 科 Ｃｅｒａｍｂｙｃｉｄａｅ 墨 天 牛 属

Ｍｏｎｏｃｈａｍｕｓꎬ是松树的主要蛀干害虫ꎬ主要为害衰

弱木、濒死木和新伐木(王玲萍ꎬ２００４ꎻ Ｔｏｍｉｃｚｅｋ ＆
Ｈｏｙｅｒ￣Ｔｏｍｉｃｚｅｋꎬ２００８)ꎮ 在亚洲ꎬ松墨天牛与林业

重大外来入侵害虫松材线虫 Ｂｕｒｓａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓ ｘｙｌｏ￣
ｐｈｉｌｕｓ Ｓｔｅｉｎｅｒ ｅｔ Ｂüｈｒｅｒ(ｐｉｎｅ ｗｏｏｄ ｎｅｍａｔｏｄｅꎬＰＷＮ)
建立了共生互作关系(Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)ꎮ 夏季ꎬ松
材线虫连续经过卵、繁殖型 １~４ 龄幼虫发育为成虫

并快速繁殖ꎮ 如遇到低温、干燥或种群密度过高等

不利的环境条件ꎬ松材线虫就转型为扩散型 ３ 龄幼

虫 ＬⅢꎻＬⅢ在媒介天牛存在的情况下ꎬ进入天牛气管

并转型为扩散型 ４ 龄幼虫(ｄｉｓｐｅｒｓａｌ ｆｏｕｒｔｈ ｓｔａｇｅ ｌａｒ￣
ｖａꎬＬⅣ)(Ｔｏｍｍｉｎｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９１)ꎮ ＬⅣ随着媒介天牛

从树势衰弱的病死木中转移到新的健康松树上ꎬ线
虫在补充营养时离开天牛体内ꎬ进入新的寄主松树

中ꎬ转型为繁殖型线虫在松树中不断传代ꎬ进而导

致松材线虫病的不断扩散与蔓延(Ｄｗｉｎｅｌｌꎬ１９９７ꎻ
Ｍａｍｉｙａꎬ１９８３ꎻ Ｔｏｍｉｃｚｅｋ ＆ Ｈｏｙｅｒ￣Ｔｏｍｉｃｚｅｋꎬ２００８)ꎮ
因此ꎬ从不同角度阐明松墨天牛和松材线虫的互作

机制对于理解松材线虫病的传播扩散机理和发展

新的防控技术至关重要ꎮ
从化学生态学的角度来说ꎬ松材线虫的传播主

要靠松墨天牛产生的脂肪酸类物质、挥发性萜烯类

物质、碳氢化合物和 ＣＯ２ 进行调控 (郑雅楠等ꎬ
２０１４)ꎮ 脂肪酸类物质可刺激线虫聚集ꎬ挥发性萜

烯类物质、部分碳氢化合物以及 ＣＯ２ 对线虫具有吸

引作用(Ｆｕｔａｉꎬ２００８ꎻ Ｍｉｙａｚａｋｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９７８ꎻ Ｓｈｕｔｏ ＆
Ｗａｔａｎａｂｅꎬ１９８７ꎻ Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００７)ꎮ 从分子生物学

的角度来讲ꎬ天牛与线虫的协同进化使天牛产生了

许多不同于其他昆虫的生物学特征ꎮ 例如ꎬ松墨天

牛为了适应松材线虫的进入ꎬ在 ＪＮＫ 和 ＳＴＡＴ 等免

疫通路上产生了许多特异表达的基因(Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７)ꎮ 然而ꎬ表观遗传因子在松墨天牛—松材线

虫互作中的作用鲜有报道ꎮ
ＭｉｃｒｏＲＮＡ (ｍｉＲＮＡ)是一种有重要功能的非编

码 ＲＮＡꎬ成熟 ｍｉＲＮＡ 约 ２２ 个核苷酸(ｎｔ)ꎮ 它们通

过与靶基因 ５′非翻译区(５′ＵＴＲ)、３′非翻译区(３′
ＵＴＲ)及编码区(ＣＤＳ)结合ꎬ对基因的转录后调控

发挥非常重要的作用(Ａｘｔｅｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１ꎻ Ｂａｒｔｅｌ ＆
Ｃｈｅｎꎬ２００４)ꎮ 在动物体内ꎬｍｉＲＮＡ 主要通过“种子

序列”即 ５′端的 ２ ~ ８ 个碱基与靶序列互补而实现

对靶基因的调控(Ｂｒｅｎｎｅｃｋｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００５ꎻ Ｌｅｗｉｓ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２００５)ꎮ 在最新的 ｍｉＲＢａｓｅ 数据库 ( ｈｔｔｐ:∥
ｗｗｗ.ｍｉｒｂａｓｅ.ｏｒｇ / ꎬｒｅｌｅａｓｅ２１ꎬＯｃｔｏｂｅｒ ２０１７)中ꎬ已经

收录了 ２８６４５ 种 ｍｉＲＮＡꎮ 对昆虫 ｍｉＲＮＡ 的研究表

明ꎬ其参与调控细胞的增殖、分化、凋亡ꎬ以及机体

的生理代谢、免疫防御等几乎所有的生物过程(刘
永平等ꎬ２０１３)ꎮ 由此可知ꎬ对携带和未携带松材线

虫的松墨天牛 ｍｉＲＮＡ 进行鉴定将有助于研究天

牛—线虫互作的表观遗传分子调控机理ꎮ 本实验

通过构建 ８ 个 ｍｉＲＮＡ 文库ꎬ并使用 ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量

测序平台进行测序ꎬ得到松墨天牛的保守 ｍｉＲＮＡ
和新 ｍｉＲＮＡꎬ比较研究 ８ 个小 ＲＮＡ 库中的 ｍｉＲＮＡ
表达谱ꎬ并预测其潜在的靶基因ꎮ 由于 ｍｉＲＮＡ 在物

种进化过程中较为保守ꎬ也可为其他鞘翅目昆虫

ｍｉＲＮＡ 的研究提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 材料

实验所用松墨天牛成虫于 ２０１５ 年 ６ 月采自浙

江富阳(Ｎ３０°７０′、Ｅ１１９°９０′)野外ꎮ 选取携带松材

线虫的天牛(以 ＰＷＮ 表示)和不携带松材线虫的

天牛(以 ＣＫ 表示)雄虫ꎬ在无菌条件下解剖ꎬ在放

有无菌水的培养皿中快速冲洗各组织ꎬ去掉附着在

组织表面的线虫(对冲洗过组织的无菌水进行镜

检ꎬ确定天牛有无携带线虫)ꎮ 分别完成各个体的

表皮(ＥｐｉｄｅｒｍｉｓꎬＥｐ)、脂肪体(Ｆａｔ ｂｏｄｙꎬＦｂ)、中肠

(ＭｉｄｇｕｔꎬＭｇ)和气管(ＴｒａｃｈｅａꎬＴｒ)的取样工作ꎮ 依

次编号ꎬ并放入 ＥＰ 管中ꎬ冻存于液氮ꎬ置于－８０ ℃
保存备用ꎮ

１.２　 样本 ＲＮＡ 提取、建库及质量检测

ＲＮＡ 提取使用 ＲＮｅａｓｙ Ｍｉｃｒｏ Ｋｉｔ 试剂盒(Ｑｉａ￣
ｇｅｎꎬ德国)ꎮ ＲＮＡ 提取后ꎬ使用 Ｎａｎｏ Ｄｒｏｐ ＤＮ￣１０００
(Ｎａｎｏ Ｄｒｏｐ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓꎬ美国)检测样品质量ꎬ选
取质量好的样本进行建库ꎮ 参考转录组数据上传

至 ＮＣＢＩｂｉｏｐｒｏｊｅｃｔ ＰＲＧＮＡ３７４７７３ꎮ 使 用 Ａｇｉｌｅｎｔ
２１００ Ｂｉｏａｎａｌｙｚｅｒ 和 ＡＢＩ ＳｔｅｐＯｎｅＰｌｕｓ Ｒｅａｌ￣Ｔｉｍｅ ＰＣＲ
Ｓｙｓｔｅｍ 检测文库质量和产量ꎬ并用 ｉｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑ
２０００ 系统进行高通量测序ꎬ相关检测由深圳华大基

因科技服务有限公司完成ꎮ

１.３　 数据过滤

去除杂质ꎬ去除无插入片段序列、插入片段过

１２　 第 １ 期 宁静等: 携带与非携带松材线虫的松墨天牛 ｍｉＲＮＡ 表达谱比较分析

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



长的序列、低质量序列、ｐｏｌｙＡ 序列和小片段序列ꎬ
得到 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎮ 统计小 ＲＮＡ(ｓＲＮＡ)的序列种类

(用 ｕｎｉｑｕｅ 表示)及序列数量(用 ｔｏｔａｌ 表示)ꎬ并统

计小 ＲＮＡ 的序列长度分布情况ꎮ

１.４　 小 ＲＮＡ 分类注释

对所有小 ＲＮＡ 与各类 ＲＮＡ 进行 Ｇｅｎｂａｎｋ(ｆｔｐ:
∥ｆｔｐ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｇｅｎｂａｎｋ / )比对和注释ꎬ由于

某些小 ＲＮＡ 可能会比对上多个不同 ＲＮＡ 的注释

结果ꎬ按照 ｒＲＮＡｅｔｃ>ｋｎｏｗｎ ｍｉＲＮＡ>ｐｉＲＮＡ>ｒｅｐｅａｔ>
ｅｘｏｎ>ｉｎｔｒｏｎ 的优先级顺序对 ｓＲＮＡ 进行遍历ꎬ去除

重复注释的小 ＲＮＡꎮ

１.５　 已知 ｍｉＲＮＡ 比对

通过 ｂｌａｓｔ 将 ｓＲＮＡ 和 ｍｉＲＢａｓｅ 数据库(ｈｔｔｐ:∥
ｗｗｗ.ｍｉｒｂａｓｅ. ｏｒｇ / )中所有昆虫(去除线虫) ｍｉＲＮＡ
进行比对ꎬ鉴定出已知 ｍｉＲＮＡꎮ

１.６　 新 ｍｉＲＮＡ 预测

本实验主要是针对未注释上任何 ＲＮＡ 且比对

上基因组外显子反义链、内含子、基因间区的小

ＲＮＡꎬ通过选用软件 ｍｉｒｄｅｅｐ ( Ｆｒｉｅｄｌäｎｄｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)筛选 ｍｉＲＮＡ 的生物特征而得到ꎮ ｍｉＲＮＡ 初

始转录位点多位于基因间隔区、内含子以及编码序

列的反向重复序列上ꎬ其前体具有标志性的发夹结

构ꎬ成熟体的形成是由 Ｄｉｃｅｒ 酶的剪切而实现ꎮ

１.７　 ｍｉＲＮＡ 差异表达分析

利用 ＥｘｐＤｉｆｆ 方法对已知 ｍｉＲＮＡ 进行差异表

达分析ꎬ将携带松材线虫的各组织 ｍｉＲＮＡ 库(Ｅｐ￣
ＰＷＮ、Ｆｂ￣ＰＷＮ、Ｍｇ￣ＰＷＮ、Ｔｒ￣ＰＷＮ)和未携带松材线

虫的 ｍｉＲＮＡ 库( Ｅｐ￣ＣＫ、Ｆｂ￣ＣＫ、Ｍｇ￣ＣＫ、Ｔｒ￣ＣＫ) 进

行比对ꎮ 使用参数 ｌｏｇ２￣ｒａｔｉｏ 比较两者共同表达的

ｍｉＲＮＡ 表达量差异ꎮ 具体方法:将两个样品(ＣＫ
和 ＰＷＮ)归一化到同一个量级(Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎮ

归一 化 表 达 量 ＝ ( 某 一 ｍｉＲＮＡ 序 列 数 ×
１００００００) /总序列数ꎮ

对归一化后的数据进行 ｆｏｌｄ ｃｈａｎｇｅ 和 Ｐ￣ｖａｌｕｅ
统计(Ａｕｄｉｃ ＆ Ｃｌａｖｅｒｉｅꎬ１９９７)ꎮ 差异表达 ｍｉＲＮＡ
筛选条件:Ｐ￣ｖａｌｕｅ≤０.０５ 且 ｜ ｆｏｌｄ ｃｈａｎｇｅ ｜≥１ꎮ

１.８　 已知 ｍｉＲＮＡ 的靶基因预测

使用 ｍｉＲａｎｄａ ( Ｅｎｒｉｇｈｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３ ) 和 ｔａｒ￣
ｇｅｔｓｃａｎ (Ｌｅｗｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００３)进行靶基因预测ꎬ取交

集或并集作为预测结果ꎮ 交集都只取相同 ｍｉＲＮＡ
预测的相同靶基因ꎮ

１.９　 差异表达的已知 ｍｉＲＮＡ 的靶基因功能预测

对差异表达的已知 ｍｉＲＮＡ 靶基因进行 ＧＯ 分

析ꎬ数据来自 ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ. ｇｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙ. ｏｒｇ / ꎮ 将靶

基因与参考基因进行比较ꎬ选择靶基因中显著富集

的几个 ＧＯ 功能条目ꎬ并筛选出与其显著相关的生

物学功能(Ｓｈｅｒｌｏｃｋꎬ２００９)ꎮ 用 ＫＥＧＧ 数据提供代

谢通路信息进行 Ｐａｔｈｗａｙ 富集分析ꎬ当 Ｑｖａｌｕｅ≤
０.０５时ꎬ表示差异表达基因在该通路中显著富集

(Ｋａｎｅｈｉｓａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８)ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 ｓＲＮＡ 测序结果

采用 ｉｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑ ２０００ 系统对 ４ 个未携带和

４ 个携带松材线虫的松墨天牛成虫组织样品(Ｅｐ、
Ｆｂ、Ｍｇ、Ｔｒ)进行高通量测序ꎮ 结果(表 １)表明ꎬ８
个库中未经过滤的原始序列分别为 ２２１００５００、
２５７４６６７４、 １８０４２６２３、 ２３６１５３６６、 １９８２４８５３、 ２０１６６２０４、
２２９０９５９５、２８４６１４９５ 个ꎮ 去除低质量 ｒｅａｄｓ 后 Ｅｐ￣
ＣＫ 中包含 ２２０７３３１７ 个高质量 ｒｅａｄｓꎬ过滤去除 ３′ａ￣
ｄａｐｔｅｒ、５′ａｄａｐｔｅｒ 和 ｐｏｌｙＡ ｒｅａｄｓ 后得到 ２１６２４２１５ 个

ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎬ为高质量 ｒｅａｄｓ 的 ９７.９７％ꎻ在 Ｅｐ￣ＰＷＮ
样本中包含 ２５６２０４４０ 个高质量 ｒｅａｄｓ、２４７７７７３３ 个

ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎬｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 为高质量 ｒｅａｄｓ 的 ９６.７１％ꎻ
在 Ｆｂ￣ＣＫ 样本中包含 １８０１９５７３ 个高质量 ｒｅａｄｓ、
１６５４５２３１ 个 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎬｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 为高质量 ｒｅａｄｓ
的 ９１.８２％ꎻ在 Ｆｂ￣ＰＷＮ 样本中包含 ２３５４４７８６ 个高

质量 ｒｅａｄｓ、２３０７６４６８ 个 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎬｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 为

高质量 ｒｅａｄｓ 的 ９８. ０１％ꎻ在 Ｍｇ￣ＣＫ 样本中包含

１９８００７３７ 个高质量 ｒｅａｄｓ、１８９４６０３８ 个 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎬ
ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 为高质量 ｒｅａｄｓ 的 ９５.６８％ꎻ在 Ｍｇ￣ＰＷＮ
样本中包含 ２０１３８４９３ 个高质量 ｒｅａｄｓ、１８７９１７６５ 个

ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎬｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 为高质量 ｒｅａｄｓ 的 ９３.３１％ꎻ
在 Ｔｒ￣ＣＫ 样本中包含 ２２８８２７３４ 个高质量 ｒｅａｄｓ、
２０９３００８７ 个 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎬｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 为高质量 ｒｅａｄｓ
的 ９１.４７％ꎻ在 Ｔｒ￣ＰＷＮ 样本中包含 ２８３７８６２２ 个高

质量 ｒｅａｄｓ、２７９９０５６８ 个 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎬｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 为

高质量 ｒｅａｄｓ 的 ９８.６３％ꎮ
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表 １　 松墨天牛 ｍｉＲＮＡ 文库测序质量
Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｅａｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｍｉＲＮＡ ｌｉｂｒａｒｉｅｓ ｏｆ Ｍ. ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ

样品
Ｓａｍｐｌｅｓ

原始测序数据
/ 个

Ｒａｗ ｒｅａｄｓ

高质量数据
/ 个

Ｈｉｇｈ ｑｕａｌｉｔｙ

无 ３′接头序列
/ 个

３′ａｄａｐｔｅｒ ｎｕｌｌ

无插入片段
/ 个

Ｉｎｓｅｒｔ ｎｕｌｌ

有 ５′接头污染
/ 个

５′ａｄａｐｔｅｒ ｃｏｎｔａｍｉｎａｎｔｓ

小于 １８ ｎｔ 的小片段
/ 个

Ｓｍａｌｌｅｒ ｔｈａｎ １８ ｎｔ

多聚腺苷酸
/ 个

ＰｏｌｙＡ

高质量测序数据
/ 个

Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ

Ｅｐ￣ＣＫ ２２１００５００ ２２０７３３１７ ８９０１１ １８６６ １３３５１ ３４４７３７ １３７ ２１６２４２１５
Ｅｐ￣ＰＷＮ ２５７４６６７４ ２５６２０４４０ １４７０９９ １７０８ １７９５５ ６７５８９３ ５２ ２４７７７７３３
Ｆｂ￣ＣＫ １８０４２６２３ １８０１９５７３ ８８９８７ １５９８ ３７５３０ １３４６１２８ ９９ １６５４５２３１
Ｆｂ￣ＰＷＮ ２３６１５３６６ ２３５４４７８６ ７９９８０ １２８７ １０５３５ ３７６３３２ １８４ ２３０７６４６８
Ｍｇ￣ＣＫ １９８２４８５３ １９８００７３７ ７４１３６ ８１０６ １４９０７ ７５７５２９ ２１ １８９４６０３８
Ｍｇ￣ＰＷＮ ２０１６６２０４ ２０１３８４９３ ９９２９７ ２７０５ １８０２５ １２２６６９３ ８ １８７９１７６５
Ｔｒ￣ＣＫ ２２９０９５９５ ２２８８２７３４ ５３２４１ ２０２５ ２６８３０ １８７０５１３ ３８ ２０９３００８７
Ｔｒ￣ＰＷＮ ２８４６１４９５ ２８３７８６２２ ８８８６９ ３２５４ １９７５８ ２７６０６１ １１２ ２７９９０５６８

　 　 Ｅｐ￣ＣＫ、Ｆｂ￣ＣＫ、Ｍｇ￣ＣＫ、Ｔｒ￣ＣＫ 分别表示未携带松材线虫的松墨天牛表皮、脂肪体、中肠、气管ꎻＥｐ￣ＰＷＮ、Ｆｂ￣ＰＷＮ、Ｍｇ￣ＰＷＮ、Ｔｒ￣ＰＷＮ 分别
表示携带松材线虫的松墨天牛表皮、脂肪体、中肠、气管ꎮ

Ｅｐ￣ＣＫꎬ Ｆｂ￣ＣＫꎬ Ｍｇ￣ＣＫꎬ Ｔｒ￣ＣＫ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓꎬ ｆａｔ ｂｏｄｙꎬ ｍｉｄｇｕｔ ａｎｄ ｔｒａｃｈｅａ ｏｆ Ｍ. ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ ｉｎ ｔｈｅ ａｂｓｅｎｃｅ ｏｆ ｉｔｓ ｓｙｍｂｉｏｎｔꎬ Ｂ. ｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓꎻ
Ｅｐ￣ＰＷＮꎬ Ｆｂ￣ＰＷＮꎬ Ｍｇ￣ＰＷＮꎬ Ｔｒ￣ＰＷＮ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓꎬ ｆａｔ ｂｏｄｙꎬ ｍｉｄｇｕｔ ａｎｄ ｔｒａｃｈｅａ ｏｆ Ｍ. ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ｉｔｓ ｓｙｍｂｉｏｎｔꎬ Ｂ. ｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓ.

　 　 一般而言ꎬ小 ＲＮＡ 的长度为 １８~３０ ｎｔꎬ因此可

通过 ｓＲＮＡ 的长度分布图初步判断 ｓＲＮＡ 的类型ꎬ
如 ｍｉＲＮＡ 一般集中在 ２１ 或 ２２ ｎｔꎬｓｉＲＮＡ 集中在

２４ ｎｔꎬｐｉＲＮＡ 集中在 ３０ ｎｔ 等ꎮ 在本实验中ꎬ８ 个样

本的小 ＲＮＡ 长度分布总体相似ꎬ主峰集中于 ２２ ｎｔ
(图 １)ꎬ说明 ｍｉＲＮＡ 在样品小 ＲＮＡ 中所占的比例

较大ꎬ测序质量较好ꎮ

图 １　 松墨天牛小 ＲＮＡｓ 测序结果长度分布
Ｆｉｇ.１　 Ｌｅｎｇｔｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｓｍａｌｌ ＲＮＡｓ ｆｒｏｍ Ｍ. ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ

Ｅｐ￣ＣＫ、Ｆｂ￣ＣＫ、Ｍｇ￣ＣＫ、Ｔｒ￣ＣＫ 分别表示未携带松材线虫的松墨天牛表皮、脂肪体、中肠、气管ꎻＥｐ￣ＰＷＮ、Ｆｂ￣ＰＷＮ、Ｍｇ￣ＰＷＮ、
Ｔｒ￣ＰＷＮ 分别表示携带松材线虫的松墨天牛表皮、脂肪体、中肠、气管ꎮ

Ｅｐ￣ＣＫꎬ Ｆｂ￣ＣＫꎬ Ｍｇ￣ＣＫꎬ Ｔｒ￣ＣＫ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓꎬ ｆａｔ ｂｏｄｙꎬ ｍｉｄｇｕｔ ａｎｄ ｔｒａｃｈｅａ ｏｆ Ｍ. ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ ｉｎ ｔｈｅ ａｂｓｅｎｃｅ ｏｆ ｉｔｓ ｓｙｍｂｉｏｎｔꎬ Ｂ. ｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓꎻ Ｅｐ￣ＰＷＮꎬ
Ｆｂ￣ＰＷＮꎬ Ｍｇ￣ＰＷＮꎬ Ｔｒ￣ＰＷＮ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓꎬ ｆａｔ ｂｏｄｙꎬ ｍｉｄｇｕｔ ａｎｄ ｔｒａｃｈｅａ ｏｆ Ｍ. ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ｉｔｓ ｓｙｍｂｉｏｎｔꎬ Ｂ. ｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓ.

　 　 如表 ２ 所示ꎬ通过 ＳＯＡＰ 和 ｂｏｗｔｉｅ 将 ｓＲＮＡ 定

位到基因组上ꎬ得到各样本小 ＲＮＡ 文库的总数据

和ｕｎｉｑｕｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓꎮ 将可比对的唯一去重复的小

ＲＮＡ 数据与 Ｇｅｎｅｂａｎｋ 和 Ｒｆａｍ 数据库中的非编码

ＲＮＡ(包括 ｔＲＮＡ、ｒＲＮＡ、ｓｎｏＲＮＡ 和 ｓｎＲＮＡ)进行比

对ꎮ 最后ꎬ剔除其他非编码 ＲＮＡ 的干扰ꎬ分别将

Ｅｐ￣ＣＫ、 Ｅｐ￣ＰＷＮ、 Ｆｂ￣ＣＫ、 Ｆｂ￣ＰＷＮ、 Ｍｇ￣ＣＫ、 Ｍｇ￣
ＰＷＮ、Ｔｒ￣ＣＫ 和 Ｔｒ￣ＰＷＮ 中的 ２３８６１０１、 ２９３６３８２、
１７６６００２、 ２７７１０４５、 ８９３９３８、 １０９０７０３、 １６４７８４９、
２４４１６１９ 种 ｕｎｉｑｕｅ ｒｅａｄｓ 用于接下来 ｍｉＲＮＡ 分析ꎮ
结果表明ꎬ在 ５ 类小 ＲＮＡ 库中ꎬｍｉＲＮＡ 的丰度最

高ꎬ约 ６０％(图 ２)ꎮ

３２　 第 １ 期 宁静等: 携带与非携带松材线虫的松墨天牛 ｍｉＲＮＡ 表达谱比较分析

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



表 ２　 比对到松墨天牛基因组的序列数量和种类
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｕｎｉｑｕｅ ｒｅａｄｓ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｒｅａｄｓ ｍａｐｐｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｍ. ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ

样品 Ｓａｍｐｌｅｓ
序列数量 / 个 Ｔｏｔａｌ ｒｅａｄｓ

高质量测序数据 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 比对到的基因组 Ｇｅｎｏｍｅ

序列种类 / 种 Ｕｎｉｑｕｅ ｒｅａｄｓ

高质量测序数据 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 比对到的基因组 Ｇｅｎｏｍｅ

Ｅｐ￣ＣＫ ２１６２４２１５ １２３０２８７４(５６.８９％) ２３８６１０１ ９８４５５７(４１.２６％)
Ｅｐ￣ＰＷＮ ２４７７７７３３ １３６７４２４７(５５.１９％) ２９３６３８２ １３９７２２５(４７.５８％)
Ｆｂ￣ＣＫ １６５４５２３１ １２４９３２４９(７５.５１％) １７６６００２ １１６８３８０(６６.１６％)
Ｆｂ￣ＰＷＮ ２３０７６４６８ １５２７４０９０(６６.１９％) ２７７１０４５ １５５８６３６(５６.２５％)
Ｍｇ￣ＣＫ １８９４６０３８ １１９３０６０５(６２.９７％) ８９３９３８ ２８１３８３(３１.４８％)
Ｍｇ￣ＰＷＮ １８７９１７６５ ３６３１９３４(１９.３３％) １０９０７０３ １１４３８７(１０.４９％)
Ｔｒ￣ＣＫ ２０９３００８７ １３３４５４９１(６３.７６％) １６４７８４９ ６１２０１８(３７.１４％)
Ｔｒ￣ＰＷＮ ２７９９０５６８ １４０２９７２８(５０.１２％) ２４４１６１９ ８８６５８２(３６.３１％)

　 　 Ｅｐ￣ＣＫ、Ｆｂ￣ＣＫ、Ｍｇ￣ＣＫ、Ｔｒ￣ＣＫ 分别表示未携带松材线虫的松墨天牛表皮、脂肪体、中肠、气管ꎻＥｐ￣ＰＷＮ、Ｆｂ￣ＰＷＮ、Ｍｇ￣ＰＷＮ、Ｔｒ￣ＰＷＮ 分别
表示携带松材线虫的松墨天牛表皮、脂肪体、中肠、气管ꎮ

Ｅｐ￣ＣＫꎬ Ｆｂ￣ＣＫꎬ Ｍｇ￣ＣＫꎬ Ｔｒ￣ＣＫ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓꎬ ｆａｔ ｂｏｄｙꎬ ｍｉｄｇｕｔ ａｎｄ ｔｒａｃｈｅａ ｏｆ Ｍ. ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ ｉｎ ｔｈｅ ａｂｓｅｎｃｅ ｏｆ ｉｔｓ ｓｙｍｂｉｏｎｔꎬ Ｂ. ｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓꎻ
Ｅｐ￣ＰＷＮꎬ Ｆｂ￣ＰＷＮꎬ Ｍｇ￣ＰＷＮꎬ Ｔｒ￣ＰＷＮ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓꎬ ｆａｔ ｂｏｄｙꎬ ｍｉｄｇｕｔ ａｎｄ ｔｒａｃｈｅａ ｏｆ Ｍ. ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ｉｔｓ ｓｙｍｂｉｏｎｔꎬ Ｂ. ｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓ.

图 ２　 携带和未携带松材线虫的松墨天牛中小 ＲＮＡｓ 的分类
Ｆｉｇ.２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ＲＮＡ ｃｌａｓｓｅｓ ｉｎ Ｍ. ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ ｉｎ ｔｈｅ ａｂｓｅｎｃｅ ａｎｄ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ｉｔｓ ｓｙｍｂｉｏｎｔꎬ Ｂ. ｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓ

Ｅｐ￣ＣＫ、Ｆｂ￣ＣＫ、Ｍｇ￣ＣＫ、Ｔｒ￣ＣＫ 分别表示未携带松材线虫的松墨天牛表皮、脂肪体、中肠、气管ꎻＥｐ￣ＰＷＮ、Ｆｂ￣ＰＷＮ、Ｍｇ￣ＰＷＮ、
Ｔｒ￣ＰＷＮ 分别表示携带松材线虫的松墨天牛表皮、脂肪体、中肠、气管ꎮ

Ｅｐ￣ＣＫꎬ Ｆｂ￣ＣＫꎬ Ｍｇ￣ＣＫꎬ Ｔｒ￣ＣＫ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓꎬ ｆａｔ ｂｏｄｙꎬ ｍｉｄｇｕｔ ａｎｄ ｔｒａｃｈｅａ ｏｆ Ｍ. ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ ｉｎ ｔｈｅ ａｂｓｅｎｃｅ ｏｆ ｉｔｓ ｓｙｍｂｉｏｎｔꎬ Ｂ. ｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓꎻ Ｅｐ￣ＰＷＮꎬ
Ｆｂ￣ＰＷＮꎬ Ｍｇ￣ＰＷＮꎬ Ｔｒ￣ＰＷＮ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓꎬ ｆａｔ ｂｏｄｙꎬ ｍｉｄｇｕｔ ａｎｄ ｔｒａｃｈｅａ ｏｆ Ｍ. ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ｉｔｓ ｓｙｍｂｉｏｎｔꎬ Ｂ. ｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓ.

２.２　 保守 ｍｉＲＮＡ 鉴定

　 　 通过 ｂｌａｓｔ 将 ｓＲＮＡ 和 ｍｉＲＢａｓｅ
数据库进行比对ꎬ鉴定出已知 ｍｉＲ￣
ＮＡꎬ８ 个 ｓＲＮＡ 库中共鉴定出 ９４１ 个

ｍｉＲＮＡ(扫描右侧二维码ꎬ查看详

情)ꎮ 其中ꎬ未携带松材线虫的天牛表皮、脂肪体、
中肠、气管鉴定出的 ｍｉＲＮＡ 数分别为 ７８４、７２３、
７１３、８３７ 个ꎬ携带松材线虫的天牛表皮、脂肪体、中
肠、气管鉴定出的 ｍｉＲＮＡ 数分别为 ７８０、８０２、６１７、

７６２ 个ꎮ 未携带松材线虫的天牛表皮、脂肪体、中
肠、气管的已知 ｍｉＲＮＡ 总表达量分别为 ７９２８０８、
８５４６８８、８３２５８８、１７８７８７９ꎬ携带松材线虫的天牛表

皮、脂肪体、中肠、气管的已知 ｍｉＲＮＡ 总表达量分

别为 ４０９７９４、２４０１４９、５５２６４、１２２４８０９ꎮ 因此ꎬ从组

织特异性角度来看ꎬ两组气管样本的总表达量远高

于其他样本ꎻ从有无携带松材线虫角度来看ꎬ未携

带松材线虫的样本 ｍｉＲＮＡ 总表达量远高于携带松

材线虫的样本ꎮ
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在鉴定到的已知 ｍｉＲＮＡ 中ꎬ表达量前四的

ｍｉＲＮＡ 分别为 ｍｉＲ￣２８１￣５ｐ、ｍｉＲ￣２８１￣２￣５ｐ、ｍｉＲ￣１０￣
５ｐ 和 ｍｉＲ￣３１￣５ｐ(表 ３)ꎮ

表 ３　 ８ 个小 ＲＮＡ 文库中预测出的前 １０ 位保守 ｍｉＲＮＡ 及其序列、表达量和同源性
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓꎬ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｈｏｍｏｌｏｇｕｅｓ ｏｆ ｔｏｐ ｔｅｎ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｉＲＮＡ ｃａｎｄｉｄａｔｅｓ ｉｎ ｅｉｇｈｔ ｓｍａｌｌ ＲＮＡ ｌｉｂｒａｒｉｅｓ ｏｆ Ｍ. ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ

名称 Ｎａｍｅ 序列 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ
表达量 Ｃｏｕｎｔｓ

Ｅｐ￣ＣＫ Ｅｐ￣ＰＷＮ Ｆｂ￣ＣＫ Ｆｂ￣ＰＷＮ Ｍｇ￣ＣＫ Ｍｇ￣ＰＷＮ Ｔｒ￣ＣＫ Ｔｒ￣ＰＷＮ
同源 ｍｉＲＮＡ
Ｈｏｍｏｌｏｇｕｅｓ

ｍｉＲ￣２８１￣５ｐ ＡＡＧＡＧＡＧＣＵＡＵＣＣＧＵＣＧＡＣＡＧＵ ３７０５４ １４８１６ ４７５５９ ７５２８ ４３９７６ ６６６１０ １０７６７７ ７４５３６ ｂｍｏ￣ｍｉＲ￣２８１￣５ｐ
ｍｉＲ￣２８１￣２￣５ｐ ＡＡＧＡＧＡＧＣＵＡＵＣＣＧＵＣＧＡＣＡＧＵ ３７０５４ １４８１６ ４７５５９ ７５２８ ４３９７６ ３２３９ １０７６７７ ７４５３６ ｄａｎ￣ｍｉＲ￣２８１̄ ２̄ ５ｐ
ｍｉＲ￣１０￣５ｐ ＵＡＣＣＣＵＧＵＡＧＡＵＣＣＧＡＡＵＵＵＧＵ ２１９６８ １８１８０ ９８１１ ６４００ １５９８５ ６５１ ２０６３１ １５１６９ ｌｍｉ￣ｍｉＲ￣１０￣５ｐ
ｍｉＲ￣３１￣５ｐ ＡＧＧＣＡＡＧＡＵＧＵＣＧＧＣＡＵＡＧＣＵ ４２１０ ２１１９ ４１２５ ２４１３ ３７６１ ４０３ ６５１１ ３０９７ ｔｃａ￣ｍｉＲ￣３１￣５ｐ
ｂａｎｔａｍ ＵＧＡＧＡＵＣＡＵＵＧＵＧＡＡＡＧＣＵＧＡＵＵ ３３１６ ２３３７ ２６２９ １８２８ ９３２ １１６ ２６６６ １５９２ ａｍｅ￣ｂａｎｔａｍ
ｍｉＲ￣８￣３ｐ ＵＡＡＵＡＣＵＧＵＣＡＧＧＵＡＡＡＧＡＵＧＵＣ ２７１２ １１６０ ２１１０ ９５１ ２８９ ４８ ２８０５ ８７５ ａａｅ￣ｍｉＲ￣８￣３ｐ
ｍｉＲ￣１８４ ＵＧＧＡＣＧＧＡＧＡＡＣＵＧＡＵＡＡＧＧＧＣ １７４２ １２７１ ３６８ ２９５ １１８４ １０３ ２６９６ １２０１ ａａｅ￣ｍｉＲ￣１８４
ｍｉＲ￣１０ ＡＣＣＣＵＧＵＡＧＡＵＣＣＧＡＡＵＵＵＧＵＵ １４４７ １７４４ ７３４ ６４９ １３８５ ５０ １２４２ ８０９ ａａｅ￣ｍｉＲ￣１０
ｍｉＲ￣７１￣３ｐ ＵＣＵＣＡＣＵＡＣＣＵＵＧＵＣＵＵＵＣＡＵＧ １３０２ ７５３ ９７６ ４８６ ４６８ ５６ １２４２ ８０９ ａａｅ￣ｍｉＲ￣７１￣３ｐ
ｍｉＲ￣１００ ＡＡＣＣＣＧＵＡＧＡＵＣＣＧＡＡＣＵＵＧＵＧ １２５４ ２７９８ ２９５４ ４０８５ ５９０ ６２ １７６５ ３４２０ ａａｅ￣ｍｉＲ￣１００

　 　 Ｅｐ￣ＣＫ、Ｆｂ￣ＣＫ、Ｍｇ￣ＣＫ、Ｔｒ￣ＣＫ 分别表示未携带松材线虫的松墨天牛表皮、脂肪体、中肠、气管ꎻＥｐ￣ＰＷＮ、Ｆｂ￣ＰＷＮ、Ｍｇ￣ＰＷＮ、Ｔｒ￣ＰＷＮ 分别
表示携带松材线虫的松墨天牛表皮、脂肪体、中肠、气管ꎮ

Ｅｐ￣ＣＫꎬ Ｆｂ￣ＣＫꎬ Ｍｇ￣ＣＫꎬ Ｔｒ￣ＣＫ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓꎬ ｆａｔ ｂｏｄｙꎬ ｍｉｄｇｕｔ ａｎｄ ｔｒａｃｈｅａ ｏｆ Ｍ. ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ ｉｎ ｔｈｅ ａｂｓｅｎｃｅ ｏｆ ｉｔｓ ｓｙｍｂｉｏｎｔꎬ Ｂ. ｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓꎻ
Ｅｐ￣ＰＷＮꎬ Ｆｂ￣ＰＷＮꎬ Ｍｇ￣ＰＷＮꎬ Ｔｒ￣ＰＷＮ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓꎬ ｆａｔ ｂｏｄｙꎬ ｍｉｄｇｕｔ ａｎｄ ｔｒａｃｈｅａ ｏｆ Ｍ. ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ｉｔｓ ｓｙｍｂｉｏｎｔꎬ Ｂ. ｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓ.

２.３　 新 ｍｉＲＮＡ 预测结果

由于松墨天牛基因组测序尚未完成ꎬ新ｍｉＲＮＡ 的

预测就相对困难ꎮ 表 ４ 中的新 ｍｉＲＮＡ 在 ８ 个新 ｍｉＲ￣

ＮＡ 库中表达量最高ꎬ这些新 ｍｉＲＮＡ 的长度为 ２１ ~
２３ ｎｔꎬ最小折叠自由能为－１２８.９~－１８９.５ ｋＪｍｏｌ－１ꎮ

表 ４　 松墨天牛的 ８ 个小 ＲＮＡ 文库中预测出的前 １０ 位新 ｍｉＲＮＡ 及其序列和表达量
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｏｐ ｔｅｎ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｎｏｖｅｌ ｍｉＲＮＡ ｃａｎｄｉｄａｔｅｓ ｉｎ ｅｉｇｈｔ ｓｍａｌｌ ＲＮＡ ｌｉｂｒａｒｉｅｓ ｏｆ Ｍ. ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ

新 ｍｉＲＮＡ 名称
ｍｉＲ＿ｎａｍｅ 序列 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ３ｐ / ５ｐ 长度 Ｌｅｎｇｔｈ / ｎｔ

最小折叠自由能
Ｆｏｌｄｉｎｇ ｅｎｅｒｇｙ / (ｋＪｍｏｌ－１)

ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ＿２１ ＡＡＧＡＧＡＧＣＴＡＴＣＣＧＴＣＧＡＣＡＧＴ ５ｐ ２２ －１５４.８
ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ＿２５ ＴＡＣＣＣＴＧＴＡＧＡＴＣＣＧＡＡＴＴＴＧＴ ５ｐ ２２ －１５８.６
ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ＿２２ ＴＧＡＧＡＴＣＡＴＴＧＴＧＡＡＡＧＣＴＧＡＴＴ ３ｐ ２３ －１３４.３
ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ＿１５３ ＣＴＡＡＣＧＴＴＡＡＣＡＴＣＴＧＣＡＣＣＧＡ ５ｐ ２２ －１５６.９
ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ＿８３ ＴＣＴＴＴＧＧＴＴＡＴＣＴＡＧＣＴＧＴＡＴ ５ｐ ２１ －１４３.９
ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ＿２６ ＴＴＴＣＣＧＡＴＡＡＴＴＴＧＡＣＴＴＧＡＡＴＴ ３ｐ ２３ －１２８.９
ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ＿４０ ＴＡＡＡＴＧＣＡＣＴＡＴＣＴＧＧＴＡＣＧＡＣ ３ｐ ２２ －１８９.５
ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ＿３ ＴＴＴＴＴＣＧＡＴＡＧＧＡＴＴＡＡＡＧＧＣＴ ３ｐ ２２ －１６９.０
ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ＿７０ ＣＴＡＡＴＡＴＴＧＡＣＡＴＣＴＧＣＡＣＣＧＡ ３ｐ ２２ －１７４.９
ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ＿４５ ＡＡＡＴＡＴＣＡＧＣＴＧＧＴＡＡＴＴＣＴＧ ５ｐ ２１ －１５２.７

２.４　 差异表达 ｍｉＲＮＡ 统计

使用 ＥｘｐＤｉｆｆ 法对携带和未携带松材线虫的松

墨天牛各组织进行差异表达分析ꎮ 结果表明ꎬ携带

松材线虫的松墨天牛表皮共同表达的 ｍｉＲＮＡ 中差

异表达的已知 ｍｉＲＮＡ 数为 ６５ 个ꎬ新 ｍｉＲＮＡ 数为

３４ 个ꎻ脂肪体中差异表达的已知 ｍｉＲＮＡ 数为 ７７
个ꎬ新 ｍｉＲＮＡ 数为 ４２ 个ꎻ中肠中差异表达的已知

ｍｉＲＮＡ 数为 ８５ 个ꎬ新 ｍｉＲＮＡ 数为 ２２ 个ꎻ气管中差

异表达的已知 ｍｉＲＮＡ 数为 ４３ 个ꎬ新 ｍｉＲＮＡ 数为

４７ 个ꎮ 松墨天牛携带松材线虫后ꎬ某些 ｍｉＲＮＡ 表达

量会显著上调ꎬ如 ｍｉＲ￣１４、ｍｉＲ￣２７９ 和 ｍｉＲ￣３１２ 等ꎮ
对以上结果进行聚类分析(图 ３)ꎬ发现 Ｔｒ￣ＣＫ

与 Ｔｒ￣ＰＷＮ 聚成一类ꎬ Ｍｇ￣ＰＷＮ、 Ｆｂ￣ＰＷＮ 和 Ｅｐ￣
ＰＷＮ 聚成一类ꎬＭｇ￣ＣＫ、 Ｆｂ￣ＣＫ 和 Ｅｐ￣ＣＫ 聚成一

类ꎮ 此外ꎬ对携带与未携带松材线虫的松墨天牛

ｍｉＲＮＡ 差异表达进行比较分析发现ꎬ携带松材线虫

的天牛 ｍｉＲＮＡ 表达量总体下调ꎮ

５２　 第 １ 期 宁静等: 携带与非携带松材线虫的松墨天牛 ｍｉＲＮＡ 表达谱比较分析

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



图 ３　 松墨天牛中差异表达的 ｍｉＲＮＡ 聚类分析
Ｆｉｇ.３　 Ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆ ｖｅｒｉｆｉｅｄ ｍｉＲＮＡｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ＲＮＡ ｌｉｂｒａｒｉｅｓ ｏｆ Ｍ. ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ

２.５　 已知 ｍｉＲＮＡ 的靶基因预测

从表 ５ 可看出ꎬ携带松材线虫的松墨天牛表皮

(Ｅｐ￣ＰＷＮ)的 ７８０ 个保守 ｍｉＲＮＡ 对应 ８１７７８ 个靶

基因ꎬ脂肪体(Ｆｂ￣ＰＷＮ)的 ８０２ 个保守 ｍｉＲＮＡ 对应

８０８６８ 个靶基因ꎬ中肠 (Ｍｇ￣ＰＷＮ) 的 ６１７ 个保守

ｍｉＲＮＡ 对应 ２７４６７ 个靶基因ꎬ气管 ( Ｔｒ￣ＰＷＮ) 的

７６２ 个保守 ｍｉＲＮＡ 对应 ８０４５３ 个靶基因ꎻ未携带松

材线虫的松墨天牛表皮 ( Ｅｐ￣ＣＫ) 的 ７８４ 个保守

ｍｉＲＮＡ 对应 ７９５７８ 个靶基因ꎬ脂肪体( Ｆｂ￣ＣＫ) 的

７２３ 个保守 ｍｉＲＮＡ 对应 ７９９９３ 个靶基因ꎬ中肠(Ｍｇ￣
ＣＫ)的 ７１３ 个保守 ｍｉＲＮＡ 对应 ７５７８８ 个靶基因ꎬ气
管(Ｔｒ￣ＣＫ)的 ８３７ 个保守 ｍｉＲＮＡ 对应 ７９００１ 个靶

基因ꎮ

２.６　 差异表达的已知 ｍｉＲＮＡ 的靶基因功能预测

从图 ４ 中可发现ꎬ这些差异表达 ｍｉＲＮＡ 靶向

的基因功能大都相近ꎬ主要在合成、代谢和免疫方

面起 作 用ꎮ 但 其 在 参 与 生 物 过 程 ( ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ｐｒｏｃｅｓｓ)中的细胞过程( ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓ)的基因数

量有 １２８５６ 个ꎬ参与代谢过程(ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ)的

基因数量为 ９７５１ 个ꎻ此外参与催化活性( ｃａｔａｌｙｔｉｃ
ａｃｔｉｖｉｔｙ)、免疫系统过程( ｉｍｍｕｎｅ ｓｙｓｔｅｍ ｐｒｏｃｅｓｓ)的
基因也相对较多ꎮ 该结果说明松墨天牛在携带线

虫过程中可能影响了自身的代谢和免疫反应ꎮ
ＫＥＧＧ 通路富集分析结果(图 ５)显示ꎬ在表皮

富集差异表达 ｍｉＲＮＡ 较高的通路中ꎬ与微生物感

染有关的通路有 ５ 个ꎬ如致病性大肠杆菌感染

(ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ)、志贺杆菌病

(ｓｈｉｇｅｌｌｏｓｉｓ)等ꎻ脂肪体富集差异表达 ｍｉＲＮＡ 较高

的通路与表皮类似ꎻ在中肠富集差异表达 ｍｉＲＮＡ
较高的通路中ꎬ可找到免疫相关通路 ＮＦ￣κＢ 信号通

路(ＮＦ￣ｋａｐｐａ Ｂ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ)和 ＪＡＫ / ＳＴＡＴ 信

号通路(ＪＡＫ / ＳＴＡＴ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ)ꎻ气管富集表

达 ｍｉＲＮＡ 较高的通路中主要与代谢相关ꎬ包括丙

酮酸代谢 ( ｐｙｒｕｖａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)、糖酵解 /糖异生

(ｇｌｙｃｏｌｙｓｉｓ / ｇｌｕｃｏｎｅｏｇｅｎｅｓｉｓ)、 果糖和甘露糖代谢

(ｆｒｕｃｔｏｓｅ ａｎｄ ｍａｎｎｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)以及次生代谢产

物的生物合成 ( ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏ￣
ｌｉｔｅｓ)ꎮ
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表 ５　 松墨天牛保守 ｍｉＲＮＡｓ 的靶基因预测
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｉＲＮＡｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｍ. ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ ｇｅｎｏｍｅ

样品 Ｓａｍｐｌｅｓ 软件 Ｓｏｆｔｗａｒｅ ｍｉＲＮＡ 数量 / 个
ｍｉＲＮＡ ｎｕｍｂｅｒ

靶基因数量 / 个
Ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ ｎｕｍｂｅｒ

(ｍｉＲＮＡ∷相应靶基因)的个数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍｉＲＮＡ∷ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ

ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ

靶基因位点数量 / 个
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ ｌｏｃｉ

Ｅｐ￣ＣＫ ｔａｒｇｅｔｓｃａｎ ７８４ ８４１６８ ２３０９０６７３ ３０６５８２９９
ｍｉＲａｎｄａ ７８４ ７９６５０ １１４０４７４ １１８０４１０
结果 Ｒｅｓｕｌｔ ７８４ ７９５７８ １１３６９７９ －

Ｅｐ￣ＰＷＮ ｔａｒｇｅｔｓｃａｎ ７８０ ８４１６８ ３２８１９３４２ ４３５４２７７３
ｍｉＲａｎｄａ ７８０ ８１８３５ １７１３６０７ １７７３３７９
结果 Ｒｅｓｕｌｔ ７８０ ８１７７８ １７０８０５５ －

Ｆｂ￣ＣＫ ｔａｒｇｅｔｓｃａｎ ７２３ ８４１６８ ２５５４４４５５ ３３９４９９２６
ｍｉＲａｎｄａ ７２３ ８００６４ １２３２６６５ １２７５４０１
结果 Ｒｅｓｕｌｔ ７２３ ７９９９３ １２２８４９６ －

Ｆｂ￣ＰＷＮ ｔａｒｇｅｔｓｃａｎ ８０２ ８４１６８ ２６４８３５５３ ３４９２１５３７
ｍｉＲａｎｄａ ８０２ ８０９３４ １４２２９７０ １４７２２８１
结果 Ｒｅｓｕｌｔ ８０２ ８０８６８ １４１８３３１ －

Ｍｇ￣ＣＫ ｔａｒｇｅｔｓｃａｎ ７１３ ８４１６８ １５９６５５８８ ２１３０６４５６
ｍｉＲａｎｄａ ７１３ ７５９２５ ７７７１６７ ８０２４９５
结果 Ｒｅｓｕｌｔ ７１３ ７５７８８ ７７４６４３ －

Ｍｇ￣ＰＷＮ ｔａｒｇｅｔｓｃａｎ ６１７ ８４１６８ １３１３８４１８ １６８１７７２８
ｍｉＲａｎｄａ ６１７ ２７５６９ ５０４８９ ５２２５６
结果 Ｒｅｓｕｌｔ ６１７ ２７４６７ ５０２８０ －

Ｔｒ￣ＣＫ ｔａｒｇｅｔｓｃａｎ ８３７ ８４１６８ ２１０３７７２２ ２７９１９３８２
ｍｉＲａｎｄａ ８３７ ７９０８９ １０９２０１８ １１３０９２３
结果 Ｒｅｓｕｌｔ ８３７ ７９００１ １０８８６２２ －

Ｔｒ￣ＰＷＮ ｔａｒｇｅｔｓｃａｎ ７６２ ８４１６８ ２３５３１６１９ ３０７５３６１２
ｍｉＲａｎｄａ ７６２ ８０５３４ １２８７６６７ １３３３３４７
结果 Ｒｅｓｕｌｔ ７６２ ８０４５３ １２８２５６４ －

　 　 Ｅｐ￣ＣＫ、Ｆｂ￣ＣＫ、Ｍｇ￣ＣＫ、Ｔｒ￣ＣＫ 分别表示未携带松材线虫的松墨天牛表皮、脂肪体、中肠、气管ꎻＥｐ￣ＰＷＮ、Ｆｂ￣ＰＷＮ、Ｍｇ￣ＰＷＮ、Ｔｒ￣ＰＷＮ 分别
表示携带松材线虫的松墨天牛表皮、脂肪体、中肠、气管ꎮ

Ｅｐ￣ＣＫꎬ Ｆｂ￣ＣＫꎬ Ｍｇ￣ＣＫꎬ Ｔｒ￣ＣＫ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓꎬ ｆａｔ ｂｏｄｙꎬ ｍｉｄｇｕｔ ａｎｄ ｔｒａｃｈｅａ ｏｆ Ｍ. ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ ｉｎ ｔｈｅ ａｂｓｅｎｃｅ ｏｆ ｉｔｓ ｓｙｍｂｉｏｎｔꎬ Ｂ. ｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓꎻ
Ｅｐ￣ＰＷＮꎬ Ｆｂ￣ＰＷＮꎬ Ｍｇ￣ＰＷＮꎬ Ｔｒ￣ＰＷＮ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓꎬ ｆａｔ ｂｏｄｙꎬ ｍｉｄｇｕｔ ａｎｄ ｔｒａｃｈｅａ ｏｆ Ｍ. ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ｉｔｓ ｓｙｍｂｉｏｎｔꎬ Ｂ. ｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓ.

图 ４　 松墨天牛差异表达 ｍｉＲＮＡ 靶基因的 ＧＯ 功能分类结果
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图 ５　 差异表达 ｍｉＲＮＡ 靶基因的 ＫＥＧＧ 通路富集分析结果
Ｆｉｇ.５　 Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｍｉＲＮＡ

Ａ:表皮 Ｅｐｉｄｅｒｍｉｓꎻ Ｂ:脂肪体 Ｆａｔ ｂｏｄｙꎻ Ｃ:中肠 Ｍｉｄｇｕｔꎻ Ｄ:气管 Ｔｒａｃｈｅａꎮ
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３　 讨论
本研究在对松墨天牛的 ｓＲＮＡ 进行测序和分

析后发现ꎬ８ 个 ｍｉＲＮＡ 文库所有总表达量结果中ꎬ
两组气管样本(Ｔｒ￣ＣＫ、Ｔｒ￣ＰＷＮ)的总表达量远高于

其他组织样本ꎻ未携带松材线虫的样本 ｍｉＲＮＡ 总

表达量远高于携带松材线虫的样本ꎮ 这组结果与

后文的差异表达 ｍｉＲＮＡ 聚类分析结果相符ꎬ说明:
(１)气管相较于其他组织可能有较为特异的表达模

式ꎬ这可能与气管是携带松材线虫的主要器官有

关ꎻ(２)携带松材线虫的天牛中下调表达的 ｍｉＲＮＡ
可能在携带松材线虫过程中起关键作用ꎻ(３)在差

异表达聚类热图中ꎬ携带松材线虫的 ３ 个组织(Ｅｐ、
Ｔｒ、Ｆｂ)聚成一类ꎬ未携带松材线虫的 ３ 个组织(Ｅｐ、
Ｔｒ、Ｆｂ)聚成一类ꎬ说明有无携带松材线虫在表观遗

传角度对松墨天牛的影响较大ꎮ
携带松材线虫的松墨天牛中ꎬ某些已知 ｍｉＲＮＡ

表达量会显著升高ꎬ如 ｍｉＲ￣１４、ｍｉＲ２７９ 和 ｍｉＲ￣３１２
等ꎮ 在果蝇 Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ 中ꎬｍｉＲ￣１４ 的靶基因是 ｄｒｉｃｅ
和 ｓｕｇａｒｂａｂｅꎬ参与细胞凋亡及物质代谢(Ｖａｒｇｈｅｓｅ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０ꎻ Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００３)ꎮ ｍｉＲ￣２７９ 的靶基因是

ｎｅｒｆｉｎ￣１ꎬ可调控嗅觉神经元 ( Ｃａｙｉｒｌｉｏｇｌｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００８)ꎬ天牛—线虫互作过程中对某些化学信息物

质的感受可能与此有关ꎻｍｉＲ￣２７９ 还可调节果蝇对

ＣＯ２ 的感觉回路(Ｈａｒｔｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎬ天牛释放 ＣＯ２

吸引线虫的过程也可能与此有关ꎮ ｍｉＲ￣３１２ 的靶基

因是 ｃｒｅｂＡꎬ能影响昆虫表皮几丁质的发育(Ｂｕｒｇｌｅｒ
＆ Ｍａｃｄｏｎａｌｄꎬ２００５)ꎮ

在生物过程 ＧＯ 分类中ꎬ细胞过程、代谢过程

和单组织过程( ｓｉｎｇｌｅ￣ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐｒｏｃｅｓｓ)３ 个分类单

元富集水平最高ꎮ 以往的研究表明ꎬ松墨天牛携带

松材线虫过程中具有重要功能的几类物质ꎬ如脂肪

酸类物质、碳氢化合物的合成及分解ꎬ均属于代谢

过程ꎮ 本研究结果表明ꎬ携带松材线虫的松墨天牛

与未携带松材线虫的松墨天牛具有不同的代谢特

点ꎮ 在分子功能 ＧＯ 分类中ꎬ结合( ｂｉｎｄｉｎｇ)、催化

活性和转运活性(ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ)的富集水平最

高ꎻ这 ３ 个分类单元均在代谢过程中起重要作用ꎬ
进一步证实了 ＧＯ 富集的准确性ꎮ 在 ＫＥＧＧ 富集

分析中ꎬ气管的次级代谢产物的生物合成、糖酵解 /
糖异生、丙酮酸代谢及果糖和甘露糖代谢通路的富

集水平均较高ꎬ这可能与松材线虫通过进入松墨天

牛的气管来完成扩散传播有关ꎮ 在中肠富集差异

表达 ｍｉＲＮＡ 较高的通路中ꎬ可找到免疫相关通路

ＮＦ￣κＢ 和 ＪＡＫ / ＳＴＡＴ 信号通路ꎬ可能与松材线虫进

入松墨天牛时导致的松墨天牛免疫反应有关ꎮ 总

体来说ꎬ松材线虫影响了松墨天牛的新陈代谢和免

疫反应ꎬ其机理有待日后进一步研究ꎮ

致谢: 山西大学附属中学校谢武韬同学协助采样

和整理数据ꎬ特此表示感谢!
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Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２２(４): ４１５.

ＳＨＵＴＯ Ｙꎬ ＷＡＴＡＮＡＢＥ Ｈꎬ １９８７. Ａｔｔｒａｃｔａｎｔｓ ｆｒｏｍ ａ ｖｅｃｔｏｒꎬ
Ｍｏｎｏｃｈａｍｕｓ ａｌｔｅｒｎａｔｕｓꎬ ｆｏｒ ｔｈｅ ｐｉｎｅ ｗｏｏｄ ｎｅｍａｔｏｄｅ. Ｊｏｕｒｎａｌ
ｏｆ ｔｈｅ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｃｈｅｍｉｃａｌ Ｓｏｃｉｅｔｙ ｏｆ Ｊａｐａｎꎬ ５１(５): １４５７
－１４５８.

ＴＯＭＩＣＺＥＫ Ｃꎬ ＨＯＹＥＲ￣ＴＯＭＩＣＺＥＫ Ｕꎬ ２００８. Ｂｉｏｌｏｇｙ ｓｔｕｄｉｅｓ
ｒｅｌｅｖａｎｔ ｔｏ ｔｈｅ ｖｅｃｔｏｒ ｒｏｌｅ ｏｆ Ｍｏｎｏｃｈａｍｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｆｏｒ ｐｉｎｅ
ｗｏｏｄ ｎｅｍａｔｏｄｅ∥ＭＯＴＡ Ｍꎬ ＶＩＥＩＲＡ Ｐ. Ｐｉｎｅ ｗｉｌｔ ｄｉｓｅａｓｅ: Ａ
ｗｏｒｌｄｗｉｄｅ ｔｈｒｅａｔ ｔｏ ｆｏｒｅｓｔ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ. Ｄｏｒｄｒｅｃｈｔꎬ Ｔｈｅ Ｎｅｔｈｅｒ￣
ｌａｎｄｓ: Ｓｐｒｉｎｇｅｒ: ２１５－２２１.

ＴＯＭＭＩＮＥＮ Ｊꎬ ＨＡＬＩＫ Ｓꎬ ＢＥＲＧＤＡＨＬ Ｄ Ｒꎬ １９９１. Ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ ｔｉｍｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｌｉｆｅ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ Ｂｕｒｓａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓ
ｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓ ｉｎ ｗｏｏｄ ｃｈｉｐｓ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｎｅｍａｔｏｌｏｇｙꎬ ２３(４):
４７７－４８４.

ＶＡＲＧＨＥＳＥ Ｊꎬ ＬＩＭ Ｓ Ｆꎬ ＣＯＨＥＮ Ｓ Ｍꎬ ２０１０. Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ｍｉＲ￣
１４ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ｉｎｓｕｌｉｎ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｔｈｒｏｕｇｈ ｉｔｓ
ｔａｒｇｅｔꎬ ｓｕｇａｒｂａｂｅ. Ｇｅｎｅｓ ＆ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎬ ２４(２４): ２７４８－

２７５３.
ＸＵ Ｐꎬ ＶＥＲＮＯＯＹ Ｓ Ｙꎬ ＧＵＯ Ｍꎬ ＨＡＹ Ｂ Ａꎬ ２００３. Ｔｈｅ Ｄｒｏ￣

ｓｏｐｈｉｌａ ｍｉｃｒｏＲＮＡ ｍｉＲ￣１４ ｓｕｐｐｒｅｓｓｅｓ ｃｅｌｌ ｄｅａｔｈ ａｎｄ ｉｓ ｒｅ￣
ｑｕｉｒｅｄ ｆｏｒ ｎｏｒｍａｌ ｆａｔ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ. Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｃｂꎬ １３
(９): ７９０－７９５.

ＺＨＡＯ Ｌꎬ ＭＯＴＡ Ｍꎬ ＶＩＥＩＲＡ Ｐꎬ ＢＵＴＣＨＥＲ Ｒ Ａꎬ ＳＵＮ Ｊꎬ
２０１４. Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｉｎｅｗｏｏｄ ｎｅｍａ￣
ｔｏｄｅꎬ ｉｔｓ ｉｎｓｅｃｔ ｖｅｃｔｏｒꎬ ａｎｄ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｍｉｃｒｏｂｅｓ. Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ
Ｐａｒａｓｉｔｏｌｏｇｙꎬ ３０(６): ２９９－３０８.

ＺＨＡＯ Ｌꎬ ＷＥＩ Ｗꎬ ＫＡＮＧ Ｌꎬ ＳＵＮ Ｊꎬ ２００７. Ｃｈｅｍｏｔａｘｉｓ ｏｆ ｔｈｅ
ｐｉｎｅｗｏｏｄ ｎｅｍａｔｏｄｅꎬ Ｂｕｒｓａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓ ｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓꎬ ｔｏ ｖｏｌａｔｉｌｅｓ
ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｈｏｓｔ ｐｉｎｅꎬ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａꎬ ａｎｄ ｉｔｓ ｖｅｃｔｏｒ
Ｍｏｎｏｃｈａｍｕｓ ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃｈｅｍｉｃａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ３３
(６): １２０７－１２１６.

ＺＨＯＵ Ｌꎬ ＣＨＥＮ Ｊ Ｈꎬ ＬＩ Ｚ Ｚꎬ ＬＩ Ｘ Ｘꎬ ＨＵ Ｘ Ｄꎬ ＨＵＡＮＧ Ｙꎬ
ＺＨＡＯ Ｘ Ｋꎬ ＬＩＡＮＧ Ｃ Ｚꎬ ＷＡＮＧ Ｙꎬ ＳＵＮ Ｌꎬ ＳＨＩ Ｍꎬ ＸＵ
Ｘ Ｈꎬ ＳＨＥＮ Ｆꎬ ＣＨＥＮ Ｍ Ｓꎬ ＨＡＮ Ｚ Ｊꎬ ＰＥＮＧ Ｚ Ｙꎬ ＺＨＡＩ
Ｑ Ｎꎬ ＣＨＥＮ Ｊꎬ ＺＨＡＮＧ Ｚ Ｆꎬ ＹＡＮＧ Ｒ Ｌꎬ ＹＥ Ｊ Ｘꎬ ＧＵＡＮ
Ｚ Ｃꎬ ＹＡＮＧ Ｈ Ｍꎬ ＧＵＩ Ｙ Ｔꎬ ＷＡＮＧ Ｊꎬ ＣＡＩ Ｚ Ｍꎬ ＺＨＡＮＧ
Ｘ Ｑꎬ ２０１０. Ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ｏｆ ｍｉｃｒｏＲＮＡｓ ａｎｄ ｍＲＮＡｓ:
ｍｉｃｒｏＲＮＡｓ ｌｏｃａｔｅｄ ｏｎ ｘｑ２７.３ ａｓｓｏｃｉａｔｅ ｗｉｔｈ ｃｌｅａｒ ｃｅｌｌ ｒｅｎａｌ
ｃｅｌｌ ｃａｒｃｉｎｏｍａ. ＰＬｏＳ ＯＮＥꎬ ５(１２): ｅ１５２２４.

ＺＨＯＵ Ｊꎬ ＺＨＡＯ Ｌ Ｌꎬ ＹＵ Ｈ Ｙꎬ ＺＨＡＮＧ Ｗꎬ ＡＨＭＡＤ Ｆꎬ ＨＵ
Ｓ Ｎꎬ ＺＨＡＯ Ｌ Ｌꎬ ＺＯＵ Ｚꎬ ＳＵＮ Ｊ Ｈꎬ ２０１７. Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａ￣
ｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｍｏｎｏｃｈａｍｕｓ ａｌｔｅｒｎａｔｕｓ ｉｍｍｕｎｅ ｓｙｓｔｅｍ. Ｉｎｓｅｃｔ
Ｓｃｉｅｎｃｅ. ＤＯＩ:１０.１１１１ / １７４４－７９１７.１２４５３.
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