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摘要：【目的】对蜜蜂（Apis mellifera L.）蜂王与工蜂级型分化期的蛋白质组进行比较，以探明蜂王和工

蜂在级型分化时期蛋白质表达调控方面的异同。【方法】采用双向电泳建立蜂王和工蜂级型分化期蛋白质组表达 

谱，获得图谱中蛋白质表达的数量、表达量、等电点和分子量等信息，然后进行比较蛋白质组研究。【结果】在幼

虫 3日龄，蜂王表达 288 个蛋白质，工蜂表达 259 个蛋白质，2种级型蜂共有蛋白质为 156 个，其中 25 个蛋白质

在蜂王中的表达量显著大于（P＜0.05）工蜂，34 个蛋白质工蜂表达量显著大于（P＜0.05）蜂王，而蜂王和工蜂

的特异蛋白质分别为 132 个和 103 个；到幼虫 5 日龄时，蜂王表达 274 个蛋白质，工蜂为 236 个，这 2 种级型蜂

共有蛋白质点为 95 个，其中蜂王 15 个蛋白质的表达量显著大于（P＜0.05）工蜂，工蜂 26 个蛋白质的表达量显

著大于（P＜0.05）蜂王，而蜂王特异蛋白质点为 179 个，工蜂特异蛋白质点为 141 个；到蛹 11 日龄时，蜂王蛋

白质组有 311 个蛋白质点，而工蜂则有 278 个蛋白质点，2种蜂共有蛋白质点为 194 个，其中蜂王 45 个蛋白质的

表达量显著大于（P＜0.05）工蜂，工蜂 35 个蛋白质的表达量显著大于（P＜0.05）蜂王，而蜂王的特异蛋白质点

为 117 个，工蜂特异蛋白质点为 84 个。【结论】在蜜蜂 3 日龄、5 日龄、11 日龄时，蜂王和工蜂的蛋白质表达谱

存在显著差异，蜂王表达的蛋白质总数和特有蛋白质数都较工蜂多，说明蜂王幼虫的基因表达和代谢比工蜂幼虫

更加旺盛。2 种级型蜂发育中所表达的共有蛋白质可能是它们发育所必须的管家蛋白质，但级型间部分共有蛋白

质的表达模式存在较大差异，在 3 个日龄中蜂王和工蜂中所表达的特异蛋白质表明在级型分化中，不同级型需要

不同的蛋白质来调节各自的发育。这些特异蛋白质是否是级型发育相关的功能蛋白质，还有待进一步的研究。 
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Proteomic Analysis of the Honeybee (Apis mellifera L.) Caste 
Differentiation Between Worker and Queens Bees Larvae  

WU Jing1,2, LI Jian-ke2 

(1Department of Bioengineering, Zhengzhou University, Zhengzhou 450001; 2Institute of Apicultural Research, Chinese Academy of 

Agricultural Sciences/Key Laboratory of Pollinating Insect Biology, Ministry of Agriculture, Beijing 100093) 

 
Abstract: 【Objective】 To investige into the differentially expressed proteins between the honeybee (Apis mellifera L.) worker 

and queens larvae , the proteome profiling of the workers and the queens were compared on day 3, day 5 and day 11 during the 
developmental process of the honeybee caste differentiation. 【Method】 Two-dimensional gel electrophoresis (2-DE) was employed 
to set up protein profiling of the queens and the workers during their eleven days development. Then the protein abundance, 
molecular weight and pI were analyzed. 【Result】 Totally, 288 and 274 proteins were detected in the proteome profile of queens on 
day 3 and day 5, respectively, which is significantly higher than those detected in workers ( 259 and 236, accordingly). And in the 
head of 11-day pupae, also evidently higher number of total proteins (311) was detected in queens than those of workers (278). On 
the third day, 156 proteins were presented in both queens and workers larvae, while 132 proteins were specific to queens larvae, and 
103 proteins were exclusive to workers larvae. While on the fifths day, larvae of queens and workers had 95 shared proteins, and 179 
proteins were specific to queen larvae and 141 proteins to workers larvae. Until the eleventh day, 194 proteins were resolved in the 
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head of queen and workers, while 117 and 84 proteins were unique to the heads of queen and workers, respectively.【Conclusion】 
Significant differences were found in the proteome between queens and workers during the process of caste differentiation. While the 
increased number of total and specific proteins in queens showed that the metabolic rate and gene expression of queens is higher than 
those of workers. The proteins both in queens and workers suggest that they should be indispensable for caste development, but their 
expression patterns are different between two bee castes. The protein specifically expressed at each time-point indicate that different 
caste developmental stages need specific proteins to be involved in.  

Key words: honeybee (Apis mellifera L.); caste differentiation; two-dimensional gel electrophoresis; proteome 
 

0  引言 

【研究意义】蜜蜂是一种重要的经济动物，其授

粉行为对农业生产和全球生态起着重要的作用，同时

它也是研究社会行为和学习记忆导航行为的模式生

物。蜜蜂群体内由 2 种性别 3 种级型的蜜蜂个体组成，

即工蜂、蜂王和雄蜂。蜂王和工蜂都是由受精卵发育

而来的雌性，仅仅由于蜂王出生在王台中并被饲以过

量的王浆，而工蜂出生在工蜂巢房中仅被饲以 3 天王

浆，幼虫就渐渐向着 2 个不同的级型发育[1-2]。蜜蜂具

有典型的级型分化现象，即蜂王和工蜂虽然都是雌性，

但只有蜂王具有生殖能力而工蜂则不具有。它们在外

部形态、内部解剖、生理和行为上存在较大差异[3]。

蜜蜂级型分化是营养调控的结果，是一个循序渐进的

过程，贯穿整个幼虫期和蛹期[3]。本文通过分析蜂王

和工蜂这 2 种级型蜂在不同发育时期蛋白质组的特

点，比较其蛋白质表达谱的时空差异，寻找级型间的

差异蛋白质，并分析这些特异蛋白质在级型分化中所

起的作用，为从分子水平上研究级型分化的机理提供

参考。【前人研究进展】对社会性昆虫级型分化的现

象，早在 18 世纪科学家们就利用互换培育试验发现，

只有小 4 日龄（3—3.5 日龄）的雌性蜂幼虫才具有双

向发育能力；超过 5 日龄级型分化过程不再逆转[4-8]，

同时内部解剖也发现蜂王和工蜂 4 日龄中期（72 h）
时已具有相同的卵巢原基，72 h 后级型间的卵巢原基

才出现差异[8]。蜜蜂在级型分化中主要受到营养（食

物的质和量）、激素和分子调控 3 个方面的影响[3]。

卵孵化后蜂王幼虫和工蜂幼虫分别被饲以不同质和量

的食物，蜂王幼虫被饲喂的王浆含糖量是 12%，而工

蜂幼虫被饲喂的工蜂浆的含糖量仅为 4%，并且蜂王

幼虫被饲喂的次数比工蜂幼虫的多 10 倍以上[9-11]。营

养是级型分化的启动因子，它使蜜蜂产生内分泌信号，

从而分泌对级型分化有调节作用的激素。到幼虫 5 日

龄后期蜂王幼虫分泌保幼激素的滴度是同期工蜂的

26 倍[12]。内分泌激素通过在分子层次进行调控，从而

最终决定级型分化的方向。基因研究表明，蜂王和工

蜂在分化过程中有 240 个表达不同的基因，级型发育

中的工蜂上调表达了较多发育基因，而蜂王上调表达

了较多代谢相关的基因，这些基因可以通过调节机体

的代谢来指导级型分化[13-16]。对蜂王和工蜂发育阶段

mRNA 翻译水平的比较发现，孵化后 12 h 蜂王和工

蜂 mRNA 的翻译产品完全一样；在 83 h（4 日龄末，

即将进入 5 日龄）时，翻译产品出现差别；到 156 h
（预蛹期）时，翻译产品差异最大[10]。对不同级型蜜

蜂血淋巴液内蛋白质组分析发现，在蜂王血淋巴液中

含有大量与繁殖功能相关的蛋白质，而在工蜂血淋巴

液中则没有，因此，这些蛋白质有促进卵母细胞的成

熟的功能[17]。最近，RNA 干扰研究证明，当刚孵化幼

虫的甲基化转移酶基因被沉默时，幼虫就朝着蜂王的

方向发育，由此可见，DNA 甲基化可储存蜜蜂后天遗

传信息，这些信息可改变幼虫营养摄入，从而决定幼

虫的发育方向[18]。【本研究切入点】目前对蜜蜂级型

分化已从营养、激素和基因组方面进行了较为翔实的

研究，但利用比较蛋白质组学方法研究蜜蜂级型间发

育的相关文献还未见报道。近年来，中国国内已对不

同蜜蜂幼虫发育的蛋白质组进行了研究，这为研究蜜

蜂级型发育蛋白质组学提供了参考。【拟解决的关键

问题】本文对蜂王和工蜂不同日龄间蛋白质组进行比

较，探索级型间蛋白质时空表达差异，进一步分析这

些蛋白质表达差异在级型分化中所起的作用，以期为

阐明蜜蜂级型分化分子机理奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  化学试剂 

固相 pH 梯度（IPG）胶条（pH 3—10 线性）、

双向凝胶电泳（2-DE）蛋白质分子量标准、Bio-lyte
（pH3—10）、矿物油均为伯乐公司产品。十二烷基

硫酸钠（SDS）、甘油均为 Sigma 公司产品。Tris 碱、

丙烯酰胺、甲叉双丙烯酰胺、溴酚兰、考马斯亮兰

（CBB）G-250、尿素、硫脲、过硫酸铵（AP）、CHAPS、
牛血清白蛋白（BSA）、DTT、甘氨酸为 Amresco 公

司产品。琼脂糖为 Solarbio 公司产品。碘乙酰胺购自 



178                中  国  农  业  科  学    43 卷 

Applichem 公司。 

1.2  取样 

2008 年 7 月—9 月，蜂王和工蜂幼虫取自中国农

业科学院蜜蜂研究所实验蜂场的意大利蜜蜂（Apis 
mellifera L.）。先将蜂王连同一张空巢脾一同放入蜂

王控制器（仅能放一张巢脾，工蜂可以自由出入而蜂

王无法通过的一种塑料框）中，使蜂王在巢脾上产卵，

4 h 后将巢脾从控制器中提出，蜂王置于其它巢脾上，

再将已产有卵的巢脾放回控制器中，卵 3 d 后发育成

为蜂幼虫，将此时 1 日龄的幼虫部分转移到王台中，

其余部分仍留在巢脾中分别发育，当蜜蜂发育到第 3、
5、11 日龄时，蜂王和工蜂各取 60 只经生理盐水洗涤

3 次后，3 日龄和 5 日龄的幼虫立即放入－70℃备用，

11 日龄的蛹只取其头部立即放入－70℃备用。 

1.3  蛋白质提取，蛋白质浓度测定及双向电泳（2-DE） 
蛋白质提取方法根据李建科报道的方法[13]。制成

的蛋白质样品溶液，直接使用或是－70℃冷藏备用。

蛋白质浓度按照 Bradford 介绍的方法进行测定[19]。使

用 BSA 做标准曲线，595 nm 波长处测定吸收值

（Beckman, spectrophotometer DU800）。双向电泳采 

用李建科已报道的双向电泳方法[13]。 

1.4  图像分析 

染色后凝胶使用透射模式进行扫描，扫描结果直

接导入计算机（32 位，300 dpi 分辨率，全彩）。每个

级型同 1 日龄的双向电泳凝胶图谱，选 3 张重复性好

的图谱逐一扫描得 3 次重复，之后利用 PDQuest V 
8.0.1（Bio-Rad Hercules，CA，USA）进行图象扫描、

斑点检测和匹配分析。并用总密度方法（Total Density 
in Gel Image）对蛋白质表达量进行均一化处理

（Normalization）。采用 ANOVA（Version 6.12，SAS 
Institute, Cary，N.C.，USA）的邓肯法对数据进行统

计检验。 

2  结果和分析 

2.1  蜂王和工蜂蛋白质表达图谱分析 

图 1 是 3 次具有很好重复性的蜂王和工蜂在 3、5、
11 日龄时蛋白质组代表图谱之一，每张图谱分析采用

相同的参数（灵敏度 9.04，尺寸比例 1﹕5，PDQuest 
8.0.1，Bio-Rad Hercules，CA，USA）。蜂王在 3 个

日龄分别检测到的蛋白质点数为 288、274、311 个， 
 

 
 
（1）、（2）分别代表 3 日龄、5 日龄蜂王幼虫蛋白质图谱；（3）代表 11 日龄蜂王蛹头部蛋白质图谱；（4）、（5）分别代表 3 日龄、5 日龄工蜂

幼虫蛋白质图谱；（6）代表 11 日龄工蜂蛹头部蛋白质图谱。每个样品上样量 380 µg, CBB G-250 染色 
(1), (2), (4), (5) are protein profiles corresponding to queen and worker larvae on day 3 and day 5, respectively. (3), (6) represent proteome profiles of the head 
of queen and worker pupae on day 11. A 380 µg each sample were subjected to 2-DE and stained by CBB G-250 
 

图 1  蜂王与工蜂级型分化期发育 2-DE 蛋白质图谱 
Fig. 1  2-DE profile of queens and workers (Apis mellifera L.) during the process of caste differentiation 
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这些蛋白质的分子量范围为 14.4—94 kD，等电点范围

为 3—10；而工蜂在 3 个相应日龄检测到的蛋白质点

数为 259、236、278 个，这些蛋白质的分子量范围为

14.5—94 kD，等电点范围为 3—9.19。在 3 个发育阶

段中蜂王所表达的蛋白质点数量和特有蛋白质点数量 

都明显高于工蜂（图 2）。 
2.2  蜂王与工蜂 3 日龄幼虫蛋白质组比较 

在幼虫期 3 日龄时，蜂王和工蜂的共有蛋白质点

数为 156 个，其分子量范围为 15.61—94 kD，等电点

范围为 3—8.82（图 3-A，图 3-B），其中 25 个蛋白 
 

 
3 D、5 D 和 11 D 分别是蜂王和工蜂在 3 日龄，5 日龄以及 11 日龄蛹头部蛋白质数目的比较 

Comparison of the protein number between queens and workers (Apis mellifera L.) on day 3, day 5 and day 11 
 

图 2  蜂王与工蜂在 3个日龄表达的共有蛋白质和特异蛋白质数文氏图 
Fig. 2  Venn diagrams show unique and well resolved proteins of queens and workers (Apis mellifera L.) on day 3, day 5 and day 11 

 

 
A 和 B 分别代表蜂王和工蜂 3 日龄共有蛋白质三维图谱，C 和 D 代表蜂王和工蜂 3 日龄特异蛋白质三维图谱。三坐标轴分别代表等电点、分子量和

蛋白质表达量 
A and B represent the proteins expression both in queens and workers on day 3, C and D represent the unique proteins expressed in queens and workers on day 
3, respectively. Three axes refer to pI, molecular weight (Mr) and protein abundance, respectively 
 

图 3  蜂王与工蜂幼虫 3日龄表达的蛋白质组三维图谱 
Fig. 3  Three dimensional views on protein expression between queens and workers (Apis mellifera L.) on day 3 
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质点蜂王的表达量显著高于工蜂，34 个蛋白质点工蜂

的表达量显著高于蜂王（P＜0.05）。蜂王特异表达的

蛋白质数为 132 个，主要分布在分子量 14.4—85.81 kD
和等电点 3.82—10 范围内，这些点表达量为 28.3—   
5 299.6 ppm（图 3-C）；而工蜂 3 日龄所表达的 103
个特异蛋白质分子量为 14.71—83.12 kD，等电点为

4.2— 8.84，表达量在 72.33—15 290.23 ppm 范围内（图

3-D）。 
2.3  蜂王与工蜂 5 日龄幼虫蛋白质组比较 

在幼虫期 5 日龄时，2 种级型幼虫共有蛋白质点

数为 95 个（分子量为 15.32—88.12 kD，等电点为

4.72—8.1），蜂王的 15 个蛋白质表达量显著大于工 
蜂，工蜂的 26 个蛋白质表达量显著大于蜂王（P＜
0.05，图 4-A，图 4-B）。蜂王在 5 日龄表达 179 个     

特异蛋白质，分子量为 15.77—86.85 kD，等电点为 pH 
3.1— 9.64，表达量为 44.3—5 975.1 ppm（图 4-C）。

工蜂在 5 日龄所表达的 141 个特异蛋白质分子量为

15.08—89.15 kD，等电点为 3.98—8.33，表达量在

55.6—8 029.2 ppm 范围内（图 4-D）。 
2.4  11 日龄蜂王与工蜂蛹头部蛋白质比较 

在11日龄蜂王和工蜂的头部检测到194个共有蛋

白质点，这些蛋白质分子量集中在 15.26—93.94 kD，

等电点分布在 4.72—9.19，其中，蜂王的 45 个蛋白质

表达量显著高于工蜂，而工蜂的 35 个蛋白质表达量显

著高于蜂王（P＜0.05，图 5-A，图 5-B）。从 11 日龄

蜂王的头部检测到 117 个特异蛋白质，其分子量为

14.5—90.1 kD，等电点为 4.11—9.43，表达量为

150.4—6 035.7 ppm（图 5-C）。从 11 日龄工蜂头部检 
 

 
 
A 和 B 分别代表蜂王和工蜂 5 日龄共有蛋白质三维图谱，C 和 D 代表蜂王和工蜂 5 日龄特异蛋白质三维图谱。三坐标轴分别代表等电点、分子量和

蛋白质表达量 
A and B represent the proteins expression both in queens and workers on day 5, C and D represent the unique proteins expressed in queens and worker on day 5, 
respectively. Three axes refer to pI, molecular weight (Mr) and protein abundance, respectively 

 

图 4  蜂王与工蜂幼虫 5日龄表达的蛋白质组三维图谱 

Fig. 4  Three dimensional views on protein expression between queens  and workers (Apis mellifera L.) on day 5 
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A 和 B 分别代表蜂王和工蜂头部 11 日龄共有蛋白质三维图谱，C 和 D 代表蜂王和工蜂头部 11 日龄特异蛋白质三维图谱。三坐标轴分别代表等电点、

分子量和蛋白质表达量 
A and B represent the proteins expression both in head of queens and workers on day 11, C and D represent the unique proteins expressed in head of queens and 
workers on day 11, respectively. Three axes refer to pI, molecular weight (Mr) and protein abundance, respectively 

 

图 5  蜂王与工蜂蛹 11 日龄表达的蛋白质组三维图谱 

Fig. 5  Three dimensional views on protein expression in head of queens and workers (Apis mellifera L.) on day 11 

 
测到 84 个特异蛋白质，其分子量为 16.61—93.48 kD，

等电点为 4.3—8.29，表达量为 54.2—1 1334.7 ppm（图

5-D）。 
2.5  蜂王与工蜂日龄间比较 

有 113个蛋白质在蜂王 3日龄和 5日龄都有表达，

这些蛋白质的分子量范围为 15.77—79.04 kD，等电点

范围为 3.92—8.81，占蜂王 5 日龄所表达总蛋白质的

41.2%。3 日龄和 5 日龄的工蜂有 83 个共有蛋白质，

说明 5 日龄工蜂所表达的蛋白质中有 35.2%来自 3 日

龄，这些蛋白质的分子量范围为 15.61—76.34 kD，等 

电点范围为 4.01—7.77。 

3  讨论 

本研究旨在探讨蜂王和工蜂在级型分化不同阶段

蛋白质组表达的特点。在 3 个日龄中蜂王表达的蛋白

质数量和特有蛋白质数均显著大于工蜂，表明蜂王在

级型分化期的基因表达更为活跃，机体代谢更加旺盛。

这与幼虫期蜂王的呼吸率始终高于工蜂相符[20]。但是

前人研究发现在级型蜂发育过程中，工蜂比蜂王上调

表达较多基因，这可能是由于从基因到蛋白质表达要
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经过转录调节，翻译后修饰，因此，基因与蛋白质的

表达趋势不是完全对应的。尽管蜂王和工蜂具有相同

的基因型，但在级型分化过程中各自的基因表达存在

一定差异[21]，工蜂比蜂王上调较多发育基因，这些基

因主要参与花粉囊、腊腺、腿等特定器官的形成[13]。

同时，也发现在 3 日龄和 5 日龄 2 种级型蜂的共有蛋

白质中工蜂表达上调的蛋白质数目明显高于蜂王，因

此推断这些上调表达的蛋白质是与工蜂特定器官发育

相关，是为哺育、清洁、采集、抵御等复杂的社会行

为做准备。 
蜂王和工蜂在 3 日龄所表达蛋白质数目都较 5 日

龄时多，工蜂尤为明显，说明此阶段幼虫生长发育速

度较快，这与已报道的工蜂幼虫在 48—96 h 时发育速

度最快相一致[22]。3 日龄时蜂王和工蜂共有蛋白质占

各自表达蛋白质的一半以上，可能是由于此时的幼虫

都具有双向发育能力。但共有蛋白质在 2 种级型间的

表达量有较大的差异，这可能与它们的代谢通路有关，

在分子水平蜂王会过量表达氧化还原酶基因，而工蜂

在水解酶基因的表达上是过量的[23-24]。 
5 日龄时，蜂王表达的蛋白质中有 41.2%来自于 3

日龄，而工蜂仅有 35.2%与 3 日龄表达的蛋白质相同，

这说明在级型分化初期，蜂王的基因表达可能更具保

守性。这与前人对蜂王和工蜂发育阶段 mRNA 翻译

产物的研究相一致[10]，但与 2 种级型蜂在发育过程工

蜂的基因表达更为保守的结果相矛盾[14]，这个矛盾可

能是由于蛋白质表达过程中基因的转录、修饰等造成

的。蜂王和工蜂幼虫分别在 5.5 日龄和 6 日龄时进入

蛹期，因而 5 日龄的蜂王和工蜂幼虫体型较大，脂肪

含量较高，生长相对缓慢，血淋巴液中的一些血蛋白

质、酶以及 RNA 加工相关蛋白质含量都较低，这些

生理生化特征与本研究结果 5 日龄蛋白质数表达较

少，代谢相对不活跃相符[25]。 
在 11 日龄时，蜂王头部表达的蛋白质总数和特有

蛋白质的数目都大于工蜂的头部表达的蛋白质数，说

明在此阶段蜂王的发育速度高于工蜂，这符合它们在

蛹期发育历期的差异（蜂王蛹期 7.5 日，工蜂蛹期 12
日），同时蜂王的嗅觉神经小球比工蜂提前 4 d 形成

也证明了这点[26]。而此时 2 种级型蜂大量表达的特有

蛋白质则说明，在此阶段蜂王和工蜂的头部有一定差

异，这主要是由于工蜂从事众多巢内外的活动，因   
此与学习和记忆力相关的蕈体也较蜂王的发达而造成

的[13]。 
通过对蜂王和工蜂不同日龄的蛋白质表达谱研究 

发现，在 2 种级型蜂 3 个日龄中，分别检测到 156、
95 和 194 个共有蛋白质，这些蛋白质可能是这 2 种级

型蜂发育的必需蛋白质，但在表达模式上存在一定的

差异（图 3-A，图 3-B，图 4-A，图 4-B，图 5-A，图

5-B），这表明 2 种级型蜂的共有蛋白质可以通过表达

量的变化来协同调节级型分化。同时基因水平研究发

现在级型发育过程中，蜂王和工蜂分别上调不同基因

来调节级型发育[13-16]，这说明在 3 个日龄中蜂王和工

蜂表达的特异蛋白质（图 3-C，图 3-D，图 4-C，图

4-D，图 5-C，图 5-D）可能是导致级型间差异的原因，     
并与繁殖[27]、能量代谢[28]、采集[29]、飞行[30]等功能相

关。由此可见，蜂王和工蜂除管家蛋白质之外，还需

要一些特异蛋白质来调控各自的级型分化，但这些特

异蛋白质在级型分化中如何发挥作用，还有待进一步

研究。 
级型分化是蜜蜂研究的热点，国内外大量文献已

从营养[9-11]、激素[31-33]、基因[13-16,18]等方面进行深入  
研究，这些研究为深入了解蜜蜂级型分化奠定了良好

基础。而蛋白质组则可以大规模、全方位地从蛋白质

水平比较蜜蜂级型分化期蛋白质组的异同，本研究也

只是初步对蜂王和工蜂级型分化期蛋白质组对比分

析，虽然发现了大量的差异蛋白质，但只是一个定性

研究，今后可利用质谱技术和数据库序列查询手段，

对蛋白质表达谱中的部分蛋白质进行功能鉴定，这对

探明蜜蜂幼虫发育和解释级型分化的分子机理更有意

义。 

4  结论 

对蜂王和工蜂级型分化期的蛋白质组分析表明，

在级型分化期的各个阶段蜂王与工蜂的蛋白质组表达

谱都存在显著差异，蜂王较工蜂表达的蛋白质总数和

特有蛋白质数都多，说明蜂王在发育过程中基因表达

和代谢更加旺盛。在蜜蜂发育过程中 2 种级型蜂所  
表达的共有蛋白质和特有蛋白质共同调节蜜蜂的级 
型分化，其中共有蛋白质可能是其发育所必须的管  
家蛋白质，它们在级型间的表达模式存在较大差异；

而蜂王和工蜂表达的特异蛋白质则说明在级型发育中

不同级型需要不同的蛋白质来调控。但这些特异蛋白

质是否与级型发育的功能蛋白质相关，还有待进一步

研究。 
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