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果蝇近缘物种间性腺特异 ncRNA表达图谱 
存在显著差异 
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摘要  以果蝇为材料, 检测 ncRNA在物种间表达的保守性. 选取在黑腹果蝇(D. melanogaster)研究中获
得的 12个性腺特异表达的 ncRNA基因, 用 RT-PCR技术分别对黑腹果蝇及其近缘物种 D. simulans, D. 
yakuba, D. pseudoobscura和D. virilis的头部、精巢和卵巢进行了 ncRNA转录信号的检测. 结果显示, 在
果蝇中, ncRNA 的表达与否及表达强度(表达图谱)在种间有显著差异, 并体现出组织特异性的明显变 
动, 表明 ncRNA的表达在近缘物种间的保守性很低.  
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RNA可分为信使RNA (mRNA)和非编码RNA 
(non-coding RNA, ncRNA)两类. mRNA通过翻译的蛋
白质行使其功能, ncRNA则不能翻译成蛋白质. 过去
人们一直认为, ncRNA只包括 tRNA, rRNA和剪接体
RNA (spliceosomal RNA)几类, 并且只能通过辅助蛋
白质的方式来行使功能 . 这些观念的形成主要是由
于缺乏发现和鉴定ncRNA的有效实验手段 . 随着基
因组测序、大规模cDNA测序和全基因组的寡核苷酸
覆瓦式芯片技术(tiling microarray)的发展, 人们发现, 
人类有大约 50%的基因组DNA可以转录, 但其中只
有 2%编码蛋白质, 其余的 98%都属于ncRNA. 目前, 
ncRNA包括传统的tRNA, rRNA和新发现的细菌调节
核糖核酸 (bacterial riboregulators)、信号识别颗粒
(signal recognition particle, SRP)、核小RNA (small 
nuclear RNAs, snRNAs)、核酶(ribozyme)、核仁小RNA 
(small nucleolar RNAs, snoRNAs)、microRNA (miRNA)
和类mRNA的ncRNA (mRNA-like non- coding RNA)
等 [1~4]. 他们在诸如DNA结构调控、RNA剪切、蛋白
质转运、基因转录和翻译调控等许多生物学过程中发

挥着重要的作用 [5~9], 并且发现由于ncRNA基因突变
可能导致疾病发生 [10], 更进一步表明了ncRNA 基因
在生命活动中的重要意义.  

目前, 在不同物种中都发现, 许多ncRNA的表达
具有组织特异性. 例如, 果蝇中的pgc特异地表达在
种质细胞中 , 并对生殖细胞命运的决定起着重要的

作用 [11]; 果蝇bereft特异地表达在外周神经系统中 [12], 
其突变体表现为感觉器官异常 , 复眼小眼面间的小
刚毛发育畸形; EVF-1在哺乳动物神经前体细胞中表
达, 其表达与Shh和Dlx家族成员的表达紧密相关, 并
随着前脑的发育其表达量逐渐降低 , 从而调控脑的
发育 [13]. Inagaki等人 [5]已在果蝇中鉴定了 27个组织
特异性表达的ncRNA, 分别表达在气管系统、中肠原
始细胞、内脏中肠细胞、生殖细胞和中央及外周神经

系统等不同组织中.  
编码蛋白的RNA通常在DNA序列上高度保守 . 

比较而言 , 一些重要的ncRNA基因的DNA序列高度
保守 [14], 而其他许多ncRNA基因的DNA序列却显示
出比较低的保守性. 引人注目的是, 越来越多的研究
结果表明 , 这些序列保守性低的ncRNA同样有着重
要的作用 [15], 并且其功能异常保守. 一个重要的例
子就是果蝇中的ncRNA基因roX1 和roX2 与哺乳动物
中的ncRNA基因Xist, 他们的转录产物都结合于X染
色体的特定区域, 并通过转录抑制作用产生对X染色
体的剂量补偿效应 [16~18]. 有意思的是 , 虽然roX和
Xist具有类似的功能, 但是它们DNA序列间的比对却
显示出高度不保守性 , 甚至在按蚊中都找不到与果
蝇roX 相似的序列 , 而在河豚中也没有发现与哺乳
动物相似的Xist序列 . 人们推测 , 犹如不同物种的
tRNA, 其核苷酸序列存在着巨大的差异, 但都行使
转运氨基酸的重要功能一样 , 这些ncRNA也主要是
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依靠其二级结构和三级结构行使功能, 就是说, 其功
能的行使不是依赖核苷酸序列 , 而是依赖分子二级
结构和三级结构 [6]. 除此之外, 人们还发现了物种特
异的ncRNA, 如锥虫(Trypanosome)线粒体中的指导
RNA (guide RNAs, gRNAs)[19].  

以上现象的发现揭示了ncRNA基因在功能和进
化上的重要性 , 而对其组织特异性和物种特异性现
象的系统研究将有助于对这类基因的深入理解 . 其
中, 首要的工作是鉴别这些特异表达的ncRNA基因. 
最近 , 已有实验室报道了利用基因芯片技术研究果
蝇胚胎期基因表达(包括ncRNA)的资料数据库 [20,21]. 
在前期的工作中, 我们利用RT-PCR技术获得了一批
黒腹果蝇ncRNA的数据(结果将另文发表), 结果显示, 
ncRNA的表达有明显的发育阶段和组织差异图谱 . 
特别的是, 精巢和卵巢有特异表达的ncRNA图谱. 目
前, 在编码蛋白基因的水平上, 数千个控制性腺发育
的基因已在人及家鼠 [22,23]、黑腹果蝇 [8,24]和其近缘果

蝇物种 [8,9]中被鉴别. 研究性腺特异的ncRNA与这些
蛋白基因的表达及功能间的关系将是一个重要的生

物学课题.  
在前期工作的基础上 , 本研究选取我们在黑腹

果蝇中获得的 12 个生殖腺特异表达的 ncRNA 基因, 
进一步在果蝇近缘物种 D. simulans, D. yakuba, D. 

pseudoobscura和 D. virilis中进行了表达图谱的检测, 
研究他们在果蝇近缘物种间的保守性 , 为今后深入
的工作奠定基础.  

1  材料与方法 
(ⅰ) 序列比对与检测片段的选定.  本实验以黑

腹果蝇中前期获得的组织特异表达的候选 ncRNA 片
段(表 1 和 2)为研究对象, 检测他们在 5 个近缘物种
间的保守性. 利用 VISTA 软件(http://genome.lblgov/ 
vista/), 以 D. melanogaster数据为参照对其近缘物种
D. simulans, D. yakuba, D. pseudoobscura和 D. virillis
进行序列对比分析, 其中 D. melanogaster, D. simu-
lans和 D. yakuba 间的亲缘关系更近. 保守性计算滑
动框的长度为 100 bp, 保守片段的相似性百分数阈值
为 70%(在多数比对中, 只有 D. simulans和 D. yakuba
能满足此阈值, D. pseudoobscura和 D. virillis则很少
能达到此阈值. 最后, 我们选取的是那些在尽可能多
的近缘物种中达到此阈值的 D. melanogaster 保守序
列, 并设计相应的引物), 以此选定近缘物种间的保
守区段, 并设计对应的 PCR扩增引物(表 3). 

(ⅱ) cDNA文库制备与 ncRNA检测系统.  用常
规方法分别制备整体果蝇与头部、卵巢和精巢的

cDNA 文库. 主要操作包括有: TRIzol (Invitrogen)提
取总 RNA, 用 DNaseⅠ(Promega)消化及 M-MLV 

 
表 1  ncRNA片段在黑腹果蝇基因组中的位置及其序列 

ncRNA 基因组中位置 
产物大

小/bp
基因组的 DNA序列(5′→3′)a) 

X31 X: 3696478~3696587 110 CCCAGACGAAGCAGGTCAATTTTTTTTTCGTGTTACTTGCTCTTTTTCGCCAAGTGTGAGTTGTGT
GTTTTGGCTTGGCTAACGTGATTGAAATCGAGACAGCCGGGACA 

10Ⅱ  Ⅱ: 859307~859416 110 CCCCAAGTCGCACTTTACTGCAAATGCAAAAACTTTAGACAGGGAATCAATTGTTGTTACCTTGT
TTTATTTCGCCCAAGACACGCAACAACAATGGAACCGTCAAAAGG 

25Ⅱ  Ⅱ: 2307157~2307265 109 GGGTGGGGAAAACTTATTTGCTTCGAAATTACGTGTCGCCAAAGTTGGCCGATGCGACATTATAC
AATTTATATGCACGTATTGCGCTCTATCCAAGATGAAATGTCGA 

50Ⅱ  Ⅱ: 4838493~4838606 114 CGTAAGCCCGCCACAATCGCAATTCGAAAATATCGAATGTAAATAATGCAAAATAAGACCGTGGA
CTAGTGATTAATTAGTGTGTGACTTCGTTTGTTGACTGCGATAACGGGG 

56Ⅱ  Ⅱ: 5338314~5338427 114 GTTGCGATTCCTGTTCTCGGCCATAATGTCAGATGACTAAAGCTGCTGTTATCGGAGTGTTGCGA
ACACACAGACATAATGGCCCAATCGGTTGCCGGGTCATAAAGATCGAGC 

Ⅱ62 Ⅱ: 5971109~5971235 127 ACCTATTGGTATGCGGTGACCACATGGTTTATATGGGTAACCTTTAATGCCATTTGACTCAAGTTTGAG
TGATTGAATGGCGACCAATGTTACAATACCTGTTAGCCAGTAGACAACCCGCCAAAAC 

Ⅱ69 Ⅱ: 6496957~6497083 127 GATATGCCAATAAAGGTAGCATGTTACAAGATAAACCCTTCTTGCAAATCCTGTCCTGCTTTTTGATCG
TCTTCGTGGAAGCACAGTACCTTCTGTCAGATCTTCAAACTTCAATCGTTCAGACATT 

Ⅱ73 Ⅱ: 6804450~6804570 121 CATATTTTTGCCTGTGTAGGCAGCACTATCGCCATGGCATGGGGATCGTATTGATAGGCTTATCAC
CGACTGCTTGGAAACATTCCACTATTCCACCCCCCCCGTCAAAATTGGCACTCCA 

Ⅱ86 Ⅱ: 8030379~8030492 114 TGTTTCTTTATCAGCGGGCTGATGTCGCCTAATTTTGAAATCTATTTCTTTTTGTTTTTCGGAAATG
ATCTTTTATAATGATGGACTTAGAACCTTTTAAATCCCAATCGCTGT 

Ⅱ108 Ⅱ: 10032554~10032684 131 TTTGAAAAAAGCTCGGACCGGTTTCTCTCCAAACTGCGCATGCGCAGCCATCTAACTGCAGTTCCAAT
GGAGCAGAGCGAAAGCAGACAAGGTGATGGAGACTTCTGGGCGTTAAAACTCATTGCCCGAGC 

Ⅱ117 Ⅱ: 10426804~10426913 110 CGTTAGAGATGGTCGAATTTTCATTAAAAAAATCATGTGGCGGCACTTATCGATATCGATAGGCAG
TGGCCATGTTATCAAACTTATTCTTATTCATCAGCCACGTCATT 

Ⅱ218 Ⅱ: 22121709~22121818 110 TAGTTGCCTTGCATTTTATCATTGAAATTGTTAACGTTCACGCATCAATTGGGCTGTGTGAATAGG
TCGCATAATTGTTTTGGCATTAATTATTTTAAGAGGCTGTCGAC 

a) 片段中两端的黑体字母分别为扩增的正向引物和反向引物序列的互补序列 
 

表 2  ncRNA片段在黑腹果蝇基因组中的表达特异性及其相邻基因 
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ncRNA 组织特异性 5′侧翼基因 距 5′侧翼基因的距离/bp 3′侧翼基因 距 3′侧翼基因的距离/bp 
X31 卵巢、精巢 CG32789 871 CG32779 3 

10Ⅱ  头部、精巢 CG13949 3071 CG13950 905 
25Ⅱ  头部、卵巢 CG31949 6440 CG16995 762 
50Ⅱ  头部、精巢 CG15626 497 CG12194 697 
56Ⅱ  精巢 CG14021 261 CG12512 798 
62Ⅱ  精巢 Ucp4B 125 chic 1665 
69Ⅱ  精巢 CG31638 −29 CG9550 −30 
73Ⅱ  精巢 CG11236 78 CG17375 49 
86Ⅱ  精巢 CG7380 193 Cka 231 

108Ⅱ  卵巢 CG13127 3255 CG4778 10 
117Ⅱ  精巢 SmB 13 Kde1R −46 
218Ⅱ  精巢 CG6675 11260 CG3651 18 

 

(Promega)反转录. 选取果蝇稳定表达的 ncRNA 7SL
和实验鉴定的非转录序列 X8c (X染色体上选取的第
8 区间的第 3 对引物扩增区域 )(7SL 正向引物 : 
5′-ACGCTTCTGTGAGGTCTGATT-3′; 7SL反向引物: 
5′-GAACTCTTGGCTGCTGGTTT-3′. X8c 正向引物: 
5′-TTCACTTGTCCGACGTTGTT-3′; X8c 反向引物 : 
5′-CGTTTAGATCTGCGGCAATT-3′), 对照果蝇基因
组DNA, 对制备的 cDNA文库进行质量鉴定, 并同时
以 7SL 和 X8c 的扩增条带作为本实验的正、负对照
(图 1).  

(ⅲ) 数据分析.  用 BandScan (version 4.50)软件
对 RT-PCR 获得的所有检测条带(图 2)进行灰度值扫
描, 以 7SL 电泳条带为基准对各阳性检测条带进行
归一化(normalization)处理. 设分子量 Marker 中 100 
ng条带为标准值 100, 计算各物种 7SL条带的归一化
因子值, 以此对检测数据进行归一化处理, 获得不同
检测片段的相对表达量(表 4).  

2  结果 

2.1  检测到的 ncRNA片段  

我们在黑腹果蝇 X 染色体的 191 个基因间区和
第 2 染色体左臂的 213 个间区中, 鉴定出 12 个性别
特异性表达的 ncRNA片段, 代表着 12个非编码RNA
基因. 表 1 和表 2 列出了这些 ncRNA 基因片段在基
因组中的位置和 DNA 序列. 为描述这些基因的确切
位置, 我们给出了他们分别距 5′侧翼基因和 3′侧翼基
因的距离.  

每个 ncRNA 基因在黑腹果蝇的表达图谱表现出
特定的组织特异性(表 2), 在各组织中的相对表达量
见表 4. ncRNA X31在卵巢和精巢中都表达(图 2), 而
卵巢的表达量显著地高于精巢(表 4); ncRNA Ⅱ10则

在头部和精巢中有相当的表达量, ncRNA Ⅱ56 只在
精巢中表达. 一般而言, 大部分 ncRNA 基因在精巢
中表达, 少数在卵巢中表达.  

2.2  ncRNA表达图谱的种间差异 

我们进而分别对 D. simulans, D. yakuba, D. 
pseudoobscura 和 D. virilis 的头部、精巢和卵巢的
cDNA文库进行转录信号检测. 图 2显示生殖腺特异
表达的 ncRNA X31 在不同物种中的表达图谱, 结果
显示出在不同物种间、甚至是在亲缘关系更近的物种

间其表达存在明显差异性. 例如, ncRNA Ⅱ10 在黑
腹果蝇的头部和精巢中表达, 而其近缘种 D. simu-
lans 则在卵巢和精巢中表达. 所有 12 个生殖腺特  
异表达的 ncRNA 片段在不同物种间都存在明显差 
异性(表 4), 但其差异程度不同 : ncRNA Ⅱ25 在    
D. melanogaster 表达在卵巢和头部, 在其他 4 个   
近缘物种中则只表达在卵巢 ;  ncRN A Ⅱ108 在 
D. melanogaster 和 D. yakuba 仅在卵巢表达, 而在    
D. simulans 和D. pseudoobscura也在精巢表达, 但在
D. virilis的 3个组织都不表达. 其余在 D. melanoga- 
ster 精巢特异表达的 ncRNA 片段(Ⅱ10 也在头部表
达), 没有一个在其余近缘物种中显示一致的表达图
谱: 只有Ⅱ62 和Ⅱ73 在 D. simulans 与 D. melanog- 
aster表达一致, 在 D. pseudoobscura根本就无法进行
RT-PCR 检测, 因为没有相对应的基因组序列; Ⅱ73
在 D. yakuba 的 3 个组织都没有表达, 但 D. virilis  
的卵巢和头部也都检测到了 ncRNA 的信号; Ⅱ62在
D. yakuba的卵巢和头部也检测到了表达信 号, 在D. 
virilis 则与 D. melanogaster 相同. 极端的例子是Ⅱ
218, 它只在 D. melanogaster 的精巢表达, 其他物种 



 

 
表 3  果蝇近缘物种 12个 ncRNA扩增引物序列 a) 

引物 D. simulans(5′→3′) D. melanogaster(5′→3′) D. yakuba(5′→3′) D. pseudoobscura(5′→3′) D. virilis(5′→3′) 

X31正向 CCCAGACGAAGCAGGTCAAT CCCAGACGAAGCAGGTCAAT CAAGACAAAACAGGTCAAT GACAGTGCCATCCAGTCC TCCTGCTCCTCCTGCGGC 

X31反向 TGTCCCGGCTGTCTCGATTT TGTCCCGGCTGTCTCGATTT ATGTCCTGGCGGCTGTCTCG CAGTTCACGCGACGCCCAA ATTTGCTCAAAAAAATCGAC 

Ⅱ10正向 CCCCAAGTCGCACTTTAC CCCCAAGTCGCACTTTAC CCCCAAGTCGCACTTTAC GGCCGGAGTCGCACTTTAC TTGGGATGGGCGGTGTTCG 

Ⅱ10反向 CCTTTTGACGGTTCCATT CCTTTTGACGGTTCCATT CCTTTTGACGGTTCCATT CTTCTTCCATTGTTTCCATT GCCATTGTTGTTGCGTGTC 

Ⅱ25正向 GGGTGGGGAAAACTTATT GGGTGGGGAAAACTTATT CGCCGGCAGCAAACTTATT GGGTGGGGAAAACTTATT CAAGGCAGAAAACTTATTT 

Ⅱ25反向 TCGACATTTCATCTTGGA TCGACATTTCATCTTGGA TCGACATTTCATCTTGGA TCGACATTTCATCTTGGA TCGACATTTCATCTTGGA 

Ⅱ50正向 CGTAAGCCCGCCACAATC CGTAAGCCCGCCACAATC CGTAAGCCCGCCACAATC AGCTAGTAATATTCGATG CATGTGGCGCGCGCGCTT 

Ⅱ50反向 CCCCGTTATCGCAGTCAA CCCCGTTATCGCAGTCAA CCCCGTTATCGCAGTCAA AAATGAAATTGACTTATCG GTTTACATACAAGGCACAC 

Ⅱ56正向 GTTGCGATTCCTGTTCTC GTTGCGATTCCTGTTCTC GTTGCGATTCCTGTTCTC GTTCTCGCTCTCGTTCTG N/A 

Ⅱ56反向 GCTCGATCTTTATGACCC GCTCGATCTTTATGACCC GCTCGATCTTTATGACCC TCGAGACTTTTATGACCC N/A 

Ⅱ62正向 ACCTATTGGTATGCGGTGAC ACCTATTGGTATGCGGTGAC ACCTATTGGTATGCGGTGAC N/A GAATAACTATTGGCACATG 

Ⅱ62反向 GTTTTGGCGGGTTGTCTA GTTTTGGCGGGTTGTCTA GTTTTGGCGGGTTGTCTA N/A CTTTTCGCTTCCTCGCCATG 

Ⅱ69正向 GATATGCCAATAAAGGTAGC GATATGCCAATAAAGGTAGC GATATGCCAATAAAGGTAGC CTACAACTGATATTCCAAT GCTGTCTATCAAATTTGGT 

Ⅱ69反向 AATGTCTGAACGATTGAAGT AATGTCTGAACGATTGAAGT CAAAATCCGAATGGTTGAAG GACTCGAAGTGCTCTATC TTCTCAAGTCTCTTGAATA 

Ⅱ73正向 CATATTTTTGCCTGTGTAGG CATATTTTTGCCTGTGTAGG GATTTTTGTCTCTGTGTAGG N/A CAAGCACGTTCTGCACATTG 

Ⅱ73反向 TGGAGTGCCAATTTTGACG TGGAGTGCCAATTTTGACG TGGTGGAGCACCAGTTTTTG N/A CGGAAGTTTTTCAAAAGCTT 

Ⅱ86正向 TGGTTCTTAATCAGCGGGCG TGTTTCTTTATCAGCGGGCT TGATTTTTTATTTTTGGGCG N/A N/A 

Ⅱ86反向 ACAGCGATTGGGATTTAAAA ACAGCGATTGGGATTTAAAA GCTTCACTCTAATAATAAC N/A N/A 

Ⅱ108正向 TTTGAAAAAAGCTCGGAC TTTGAAAAAAGCTCGGAC CAGAGTGTAGAGCTTTCGT GACTCAAAAGAGTGACTT GCGCTAAAAGCTTCGAAAG 

Ⅱ108反向 CGATCGGATCGTCTCGTC GCTCGGGCAATGAGTTTT GCTCGGGCAATGAGTTTT GTGGACTTGGAGCTGGAA AACTGTTAAAAACTTTATG 

Ⅱ117正向 CGTTAGAGATGGTCGAATTT CGTTAGAGATGGTCGAATTT TGTTTCCTTAATGACCCTG CTCGTTTTGTGCTGTACG GTGCTCAAACGTCTCGAAT 

Ⅱ117反向 AATGACGTGGCTGATGAATA AATGACGTGGCTGATGAATA CACTAGTTCTGTGCTGGAG GTCGCAGACTTGAAGTTC AACTTTTTGGTGTTGTGCC 

Ⅱ218正向 TAGTTGCCTTGCATTTTATC TAGTTGCCTTGCATTTTATC CTTTAAATTAGTTCCTTTG N/A TGCCATTGGAGATAGCATG 

Ⅱ218反向 GTCGACAGCCTCTTAAAATA GTCGACAGCCTCTTAAAATA GAACGGTAAAAATGCCGAC N/A TGAATATACTTTCAAAAATA 

a)“N/A”表示在该物种没有相对应的基因组序列 
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图 1  RT-PCR检测 7SL和 X8c在不同物种头部、卵巢和

精巢中的表达 

和组织都没有检测到任何信号. Ⅱ86 在 D. simulans
除精巢表达外也在卵巢表达 , 其他物种也没有任何
信号. Ⅱ56除在 D. virilis没有对应的基因组序列外, 
其他 3个物种都同时在精巢和卵巢表达. 这些表达图
谱显示出显著的物种间差异 , 这些差异与这些基因
序列的保守性形成对比. 

2.3  ncRNA基因的基因组位置  

我们观察到 ncRNA 在基因组的位置分布不符合
传统理论的预期. 在 12个 ncRNA基因中, 仅有 1个
位于 X染色体, 另外 11个全位于常染色体. 在 10个
精巢表达的基因中, 9个都在常染色体上, 1个在 X染 

 

图 2  X31在不同物种的头部、卵巢和精巢组织中的表达 
7SL为评估其相对表达量的内参(两次重复实验得到类似结果) 

 
色体上(ncRNA X31)(表 2和 4). 

3  讨论 
根据前期实验在黑腹果蝇中检测片段的选定原

则(挑选同源性高的区域), 我们原本期望在黑腹果蝇
中所获得的精巢和卵巢特异表达的 ncRNA 阳性片段
会在果蝇近缘物种中的表达显示出较高的保守性 , 
因为这些 ncRNA 基因的鉴定是基于种间 DNA 序列
保守性并带来功能上的保守性而被选择的. 然而, 实
验结果却揭示了与预期不一致的事实 ,  即大部分
ncRNA 基因的表达与否和表达强度在近缘物种间表
现出明显的差异. 这种差异不仅表现为, 某些在黑腹
果蝇中的阳性克隆(如Ⅱ218)在其他物种中丢失, 而
且出现器官特异表达图谱整体性的改变(如Ⅱ73在D. 
yakuba的 3个器官中均未检测到, 而在 D. virillis中
均表达). 根据进化生物学研究, 这些近缘的果蝇物
种的分歧时间很短, 特别是 D. melanogaster 和 D. 
simulans, 分歧时间仅仅是 2 百万~3 百万年, 黑腹果
蝇与 D. yakuba和 D. pseudoobscura也仅分离 7百万年

表 4  ncRNA片段在果蝇近缘物种的头部、卵巢、精巢组织中的表达图谱(以归一化值表示)a) 
D. simulans D. melanogaster D. yakuba D. pseudoobscura D. virilis 

组织 
头部 卵巢 精巢 

 
头部 卵巢 精巢 头部 卵巢 精巢 头部 卵巢 精巢 

 
头部 卵巢 精巢

X31 0.00 204.88 0.00 0.00 558.08 49.18 0.00 747.72 67.71 0.00 66.99 0.00 178.97 213.17 93.00
II10 0.00 192.59 406.25 122.27 0.00 98.75 371.84 0.00 632.17 158.17 202.94 333.77 0.00 0.00 0.00
II25 0.00 38.82 0.00 74.69 244.48 0.00 0.00 44.45 0.00 0.00 93.23 0.00 0.00 121.75 0.00
II50 30.99 151.05 0.00 49.76 0.00 104.91 137.34 0.00 258.92 41.71 108.05 88.68 66.39 92.62 0.00
II56 0.00 67.93 66.07 0.00 0.00 88.20 0.00 177.97 292.14 0.00 236.56 257.95 N/A N/A N/A 
II62 0.00 0.00 433.28 0.00 0.00 593.20 57.86 36.75 381.92 N/A N/A N/A 0.00 0.00 478.74
II69 0.00 98.62 458.20 0.00 0.00 82.09 56.78 0.00 0.00 139.50 150.77 161.36 49.22 0.00 75.05
II73 0.00 0.00 35.17 0.00 0.00 450.19 0.00 0.00 0.00 N/A N/A N/A 71.61 160.84 344.59
II86 0.00 30.73 44.30 0.00 0.00 54.71 0.00 0.00 0.00 N/A N/A N/A N/A N/A N/A 

II108 0.00 63.80 101.41 0.00 67.43 0.00 0.00 21.65 0.00 0.00 149.57 33.75 0.00 0.00 0.00
II117 0.00 94.83 118.40 0.00 0.00 123.44 0.00 0.00 0.00 28.44 108.44 33.97 34.98 576.17 498.43
II218 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 59.30 0.00 0.00 0.00 N/A N/A N/A 0.00 0.00 0.00

a) “N/A”表示在该物种没有相对应的基因组序列 
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到两千多万年 [25]. 在这样的时间尺度, ncRNA表达图
谱的显著改变 , 强烈地暗示不同物种间基因组中相
关的顺式和反式的调控元件发生了极快速的演化. 

依据传统的进化遗传学理论, X染色体应该是性
别控制基因发生的“温床”[26], 并预期雄性特异基因
应该富集在这一染色体上. 但是, 控制雄性发育的编
码蛋白基因在黑腹果蝇基因组中的分布并不支持这

一理论 [8,24], 并且还发现由反转座产生的编码雄性调
控蛋白的基因也存在逃离X染色体的演化过程 [24,27,28].  
在我们检测的 12 个ncRNA基因中, 仅有 1 个位于X
染色体, 另外 11 个全位于常染色体. 虽然这一观察
由于样本较小 , 尚不能给出基因在基因组中分布的
有效统计结论 , 但是它与控制雄性发育的编码蛋白
基因的数据是一致的, 明确显现出与传统理论相悖.  

我们鉴别的 12 个ncRNA基因, 具有序列保守性
和组织与发育特异性表达特性 , 表明其功能上的重
要性. 这些基因分别在精巢和卵巢中表达, 表明他们
有可能参与性别功能的执行和表达 . 已有的研究证
明 , 在分子水平上ncRNA基因是以对其他基因表达
进行调控而发挥生物学功能的 [8,9,29,30]. 那么, 前面提
到的数千个在果蝇精巢和卵巢中表达的编码蛋白基

因是否受这些ncRNA基因的调控？虽然本研究并没
有触及这个问题 , 但是这些数据可能提供了为开展
这一研究的基础平台 , 即探索这些ncRNA基因与编
码蛋白的性别控制基因的互作关系, 如开展RNA-蛋
白互作实验和其他生物化学与遗传学实验 [31~34].  

致谢  感谢刘敏和林亚娟等在前期第 2 染色体左臂筛选
ncRNA 和 D. melanogaster 组织特异性表达的检测方面做
的大量工作.  
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