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摘   要：醛酮还原酶超家族(aldo-keto reductase super family, AKRs)具有广泛的底物特异性，目前

尚未见对昆虫 AKR 基因家族成员的系统鉴定报道。本研究采用生物信息学手段，预测了家蚕

(Bombyx mori) AKR 基因的系统进化、理化性质、染色体定位、保守基序和基因结构，通过转录组

数据和实时荧光定量聚合酶链式反应(quantitative real time polymerase chain reaction, qRT-PCR)分
析了不同组织时期及不同发育状态蚕卵中 BmAKR 基因的表达水平，并采用 Western blotting 检测

了蚕卵中该蛋白的表达量。本研究共鉴定出 11 个 BmAKR 基因，分布在 4 条不同的染色体上，都

具有 AKR 家族特有的(α/β) 8 桶保守结构，理化特征较为相似；系统进化分析显示，其可分为 2 个

家族(AKR1 和 AKR2)。转录组数据分析显示，家族成员基因在不同组织时期中的表达差异较大。进

一步分析发现，一部分 BmAKR 基因在非滞育卵的表达量显著高于滞育卵；但 BmAKR1-1 在滞育卵

中的表达量却显著高于非滞育卵。蛋白水平的检测发现 BmAKR1-1 在滞育卵和非滞育卵的差异变

化趋势与 qRT-PCR 结果一致。综上所述，本研究通过对家蚕 BmAKR 家族的鉴定和分析，筛选出

BmAKR1-1 等作为调控蚕卵发育的候选基因，以便后期对其进行深入研究。 
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Abstract: The aldo-keto reductase super family (AKRs) has a wide range of substrate 
specificity. However, the systematic identification of insect AKR gene family members has not 
been reported. In this study, bioinformatics methods were used to predict the phylogenetic 
evolution, physical and chemical properties, chromosome location, conserved motifs, and gene 
structure of AKR family members in Bombyx mori (BmAKR). Transcriptome data or quantitative 
real time polymerase chain reaction (qRT-PCR) were used to analyze the expression level of 
BmAKR genes during different organizational periods and silkworm eggs in different 
developmental states. Moreover, Western blotting was used to detect the expression level of the 
BmAKR in silkworm eggs. The results showed that 11 BmAKR genes were identified. These 
genes were distributed on 4 chromosomes of the silkworm genome, all of which had the (α/β) 
8-barrel motif, and their physical and chemical characteristics were relatively similar. 
Phylogenetic analysis showed that the BmAKR genes could be divided into 2 subgroups (AKR1 
and AKR2). Transcriptome data analysis showed that the expression of BmAKR genes were quite 
different in different tissues and periods. Moreover, the expression analysis of BmAKR genes in 
silkworm eggs showed that some genes were expressed significantly higher in nondiapause eggs 
than in diapause eggs; but another gene, BmAKR1-1, was expressed significantly higher in 
diapause eggs than in nondiapause eggs. The detection of protein level found that the difference 
trend of BmAKR1-1 in diapause eggs and non-diapause eggs was consistent with the results of 
qRT-PCR. In conclusion, BmAKR1-1 was screened out as candidates through the identification 
and analysis of the BmAKR genes in silkworm, which may regulate silkworm egg development 
is worthy of further investigation. 
Keywords: Bombyx mori; BmAKR gene family; diapause eggs; expression analysis; phylogenetic 
evolution 

 
 

醛酮还原酶超家族(aldo-keto reductase super 
family, AKRs)是一个由 16 个家族(AKR1‒AKR16)
构成的超家族，目前被报道的成员已经超过 
190 个[1]，广泛分布于原核生物和真核生物中，

包括真菌、植物、动物和人类等。AKRs 主要

以 34–37 kDa 大小的单体可溶性蛋白存在，该

家族的酶的特征在于相同的蛋白质折叠——丙

糖磷酸异构酶 (triose-phosphate isomerase) 或
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(α/β) 8 桶基序特征[2]。AKRs 以烟酰胺腺嘌呤二

核苷酸(磷酸) [nicotinamide adenine dinucleotide 
(phosphate)]为辅因子催化氧化还原反应[3]，且具

有广泛的底物特异性，不仅催化醛和酮、单糖、

酮类固醇和前列腺素的还原，而且还催化羟基

类固醇和多环芳烃的反式二氢二醇的氧化[4]。 
AKRs 成员可被分为乙醛还原酶(aldehyde 

reductase)、醛糖还原酶(aldose reductase)和羟基

类固醇脱氢酶(hydroxysteroid dehydrogenase)等。

AKRs 的活性与多种疾病的发生发展密切相关，

在人类疾病如糖尿病、前列腺癌、乳腺癌、胶质

瘤和神经母细胞瘤中过度表达受到广泛关注[5-7]。

同时 AKRs 也是应激反应基因，在亲电、渗透和

氧化应激的反应中发挥重要作用。例如，PpAKR1
赋予拟南芥更高的耐盐性 [8]；将黏性旱生植物

(Xerophyta viscosa)的 ALDRXV4 表达在烟草中，

该基因增强了烟草对干旱和盐分的抗性[9]，推测

AKRs 可能参与植物对各种逆境胁迫的响应。在

昆虫滞育的早期阶段，已经观察到一些 AKRs
的表达量增加，如醛糖还原酶和酮糖还原酶[10]，

这些酶类是参与山梨醇生成的关键酶，山梨醇的

积累可为昆虫度过外界不利环境做好准备。 
家蚕(Bombyx mori)是鳞翅目蚕蛾科的代表

性昆虫，由野蚕(Bombyx mandarina)驯化而来，

作为一种重要的经济昆虫在我国已经有 5 000 年

的饲养历史。同时，家蚕是一种完全变态昆虫，

一生会经历卵、幼虫、蛹和成虫 4 个阶段。为了

规避不良环境(高温、寒冷等)，家蚕的滞育卵产

下后并不孵化，表现为呼吸下降、代谢抑制、发

育停滞，同时抗逆性增加。滞育是一种保护生

物体生存和发育的重要生物学机制，发生在多种

生物如鱼类、线虫、昆虫甚至哺乳动物中[11-14]。

目前，尚未见对家蚕 BmAKR 基因家族成员鉴定

及其在滞育过程中对抗逆性影响的报道。 
鉴于此，本研究对家蚕 BmAKR 基因家族进

行全基因组鉴定，对其系统发育、理化性质、

保守基序、结构特征及组织时期表达模型等进

行分析，并通过调查滞育卵和非滞育卵中

BmAKR 基因家族成员的表达情况，重点分析调

控蚕卵发育的候选基因，为后续研究该基因在

蚕卵发育中的作用奠定基础。  

1  材料与方法 
1.1  材料 

家蚕品种大造(Dazao)由西南大学蚕桑纺织

与生物质科学学院家蚕育种实验室提供。对母

代胚胎进行 25 ℃长光照、15 ℃黑暗催青分别获

得滞育卵、非滞育卵[15]，蚕卵产下后置于 25 ℃
条件下保护，采集以上 2 种蚕卵产后 0−9 d 材料，

用液氮速冻，保存于‒80 ℃待用。 

1.2  方法 
1.2.1  BmAKR 家族成员的筛选与鉴定 

在 NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/)下载家

蚕基因组及注释信息。通过使用 Pfam 数据库

(http://www.pfam.xfam.org/)搜索 AKR 保守结构域

(PF00248)[16]，利用 TBtools 软件筛选关键结构

域[17]，初步确定 BmAKR 家族的成员。将得到的

蛋白序列通过 SilkDB3.0 (https://silkdb.bioinfotoolkits. 
net/main/species-info/-1)[18]进行检索，去除冗余，

将候选序列提交到 NCBI 保守结构域数据库

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/cdd)进一步筛选[19]，

最终获得 11 个 BmAKR 基因的氨基酸序列。

BmAKR 预选蛋白的所有同源蛋白序列均满足

E-value 值<1×e–40。 
1.2.2  BmAKR 家族蛋白理化性质的分析 

通过ExPASy在线数据库(http://web.expasy.org/)
分析 BmAKR 家族成员的理论等电点、分子量

大小、脂肪族指数、亲水性和不稳定性指数等

理化特性[20]。通过 SilkDB3.0 预测 BmAKR 基因

家族成员的亚细胞定位[18]。 
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1.2.3  BmAKR 家族染色体定位分析 
在 NCBI 数据库中获取家蚕 BmAKR 基因家

族各成员在染色体上的位置信息，在加州大学圣

克鲁兹分校(UCSC)基因组数据库中获取家蚕各

染色体长度信息[21]，将上述信息整理并上传至

在线网站 MapGene2Chrom (http://mg2c.iask.in/ 
mg2c_v2.1/) ，通过该网站在线绘制出家蚕

BmAKR 基因染色体定位图[22]。 
1.2.4  BmAKR 家族的系统进化树及序列比对

分析 
为探究 AKRs 家族进化及系统发育关系，

从在线网站 NCBI 下载蛋白序列，采用 MEGA 
11 软件(http://www.megasoftware.net/)对人类(Homo 
sapiens)、小鼠(Mus musculus)、烟草天蛾(Manduca 
sexta)、草地贪夜蛾(Spodoptera frugiperda)、棉

铃虫(Helicoverpa zea)、野蚕(Bombyx mandarina)和
家蚕等 18 个物种的 AKRs 家族蛋白序列进行系

统进化分析，并通过邻接比对(neighbor-joining)
法以 1 000 重复算法构建系统进化树[23]。 

利用 Jalview 软件绘制家蚕 BmAKR 家族各

成员表达蛋白的多序列比对图[24]，并对特征序

列进行标记，利用 NCBI 中 Batch CD-Search 工

具分析BmAKR基因家族的蛋白结构域[25]，并通

过 Adobe Illustrator 软件处理得到可视化图形。 
1.2.5  BmAKR 家族保守基序以及基因结构分析 

使用在线软件 MEME (http://meme-suite. 
org/tools/meme)预测 BmAKR 家族蛋白序列保

守结构域[26]，最大基序数设为 10，宽度设置为

6‒50。采用 GSDS2.0 在线网站(http://gsds.gao- 
lab.org/)绘制家蚕 11 个 BmAKR 家族成员的基

因结构[27]，对其外显子数/编码区(coding sequence, 
CDS)进行分析；利用 TBtools 软件将保守基序

和基因结构结果进行可视化。 
1.2.6  转录组数据及 qRT-PCR分析BmAKR家

族基因表达模式 
在家蚕基因组数据库 SilkDB 3.0 中获取家

蚕 BmAKR 基因家族各组织时期表达数据，按组

织进行分类处理，利用 Omic-share (https://www. 
omicshare.com/tools/)在线绘制热图，以基因进

行聚类，选择列进行归一化处理。采用实时荧

光定量聚合酶链式反应 (quantitative real time 
polymerase chain reaction, qRT-PCR)的方法进行

检测，利用家蚕 BmTif-4A 基因为内参[28]，采用

软件 Primer 5.0 设计引物，每个样本设置 3 个重

复[29]。引物由生工生物工程(上海)股份有限公司

合成(表 1)。 
 
表 1  本研究所用引物 
Table 1  Primers used in this study 
Primer name Forward primer (5′→3′) Reverse primer (5′→3′)   
BmAKR2-1 CGGGAAGACCGTCACTCA CGTAGGGCTGCCAGAACA 
BmAKR2-2 CCACGTCAACTTAGTGCTTATG GTCTCCAGGTAGTCGATCTTTT 
BmAKR2-3 TCGTTCTTCGGTATTTGA GACTGTGCGTTTCTCCTT 
BmAKR2-4 CGAGGATTGACGATGAAC GCACCGACTTGGGTAGAA 
BmAKR2-5 CTCAAGGGATAGTTGTGGTG TGTGGAGGGACTTCGGGAT 
BmAKR2-6 TGCTGAAGGAAGGCACTAT AGCCCATGACTACAACACC 
BmAKR2-7 TCCCACTCTAACAGCACTCG GCCGCTACCTCTTCAAAC 
BmAKR2-8 ACTTCAACGAGGAGCAGC AGACCAGACCGAGCGGAGTA 
BmAKR1-1 TGACGAGGAGCAGGATACAA TCCCGTTACATTCCAGAGC 
BmAKR1-2 TGCCACCAGGAGGTAATCGT GTCCACCTTCATAGTGCCGT 
BmAKR1-3 TTAGAACTCCAGCTTAGTCGAC CGGATTAAACCTTCCCTTTGAC 
BmTif-4A CCGTATGCGAAAGGAAATCA TTGGAAGGTAGAGAGGGAGG 
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1.2.7  Western blotting 检测 BmAKR 蛋白在

滞育卵和非滞育卵中的表达 
取产后 1‒9 d 滞育卵和非滞育卵提取蛋白，

并用 Bradford 法测定总蛋白浓度。将蛋白样品

按 10 μg/孔上样进行聚丙烯酰胺凝胶电泳，电

泳结束后转膜，回收滤纸并将聚偏二氟乙烯膜

轻轻放入封闭液中，60 r/min、室温孵育 2 h。
加入一抗封闭液(含 1:20 000 体积比的 aldo-keto 
reductase 1C3/AKR1C3 一抗)，室温低速旋转孵

育 2 h，结束后，用含有 Tris-HCl、NaCl、Tween-20
三种物质的缓冲液 (Tris buffered saline with 
Tween-20, TBST)洗膜 3 次，每次 10 min；加入二

抗封闭液(含 1:20 000 体积比的山羊抗兔二抗)，
室温低速旋转孵育 1 h，结束后，TBST 洗膜    
3 次，每次 10 min，再进行化学发光显影。使

用软件 image J 扫描每个条带的灰度值，并以

tubulin 条带的灰度值为内参，计算 BmAKR 蛋

白的表达量，实验重复 3 次。 
1.2.8  统计分析 

所有数据结果均使用平均值±标准差表

示，使用 GraphPad Prism 5.0 软件(GraphPad 
Software Inc.)对数据结果进行统计分析。同

时，采用双因素方差分析(two-way analysis of 
variance, two-way ANOVA)方法来检验不同样

品的显著性差异(P<0.05)。 

2  结果与分析 
2.1  BmAKR 基因家族成员鉴定及蛋白理化

性质分析 
根据 AKRs 结构域模型在家蚕基因组中鉴

定获得 11 个 BmAKR 基因家族成员。系统进化分

析发现，11 个家蚕 BmAKR 基因可以分为 2 个家

族，即 AKR1 和 AKR2 (图 1)。AKR1 含有 3 个基

因；AKR2 包含其余 8 个基因，根据它们在染色

体上的位置并参照人类 AKR 基因家族命名方式

分别命名为 BmAKR1-1、BmAKR1-2、BmAKR1-3

和 BmAKR2-1−BmAKR2-8 (表 2)。其中，BmAKR1-1
与烟草天蛾的 MsAKR1B1 聚在一起(图 1)，
BmAKR1-2、BmAKR1-3分别与野蚕的 BmaADH、

Bma1E2-L 聚在一起，家蚕的 BmAKR2-1−BmAKR2-8
与其他物种的 AKR2E4 聚在一起。 

理化性质分析结果表明，BmAKR 家族成

员的氨基酸序列长度为 303−366 aa，相对分子

质量在 33.454−42.466 kDa 之间。脂肪族指数

分布较均匀，在 85.71−101.00 之间。等电点范

围为 5.06−7.52，大部分在 7.00 以下，表明该

家族成员大多为酸性蛋白。除了 BmAKR2-1 和

BmAKR2-4 以外，其他成员的不稳定系数均小

于 40.00，说明大多数家蚕 BmAKR蛋白较为稳

定，不易降解。平均亲水系数均小于 0，说明

家蚕 BmAKR 蛋白均为亲水性蛋白。亚细胞预

测其均定位于细胞质(表 2)。 

2.2  BmAKR 基因家族染色体定位分析 
家蚕 BmAKR 基因家族染色体定位分析结

果表明，11 个家族成员定位在 4 条染色体上

(图 2)。其中，2 号染色体上最多，有 6 个成

员，分别是 BmAKR2-1、BmAKR2-2、BmAKR2-3、

BmAKR2-4、BmAKR2-5 和 BmAKR2-6；16 号染色

体上有 2 个成员：BmAKR2-7 和 BmAKR2-8； 
24 号染色体上只有 1 个成员为 BmAKR1-1；  
25 号染色体上有 2 个成员，分别是 BmAKR1-2 和

BmAKR1-3。另外 2 号染色体上的 BmAKR2-1、

BmAKR2-2 和 BmAKR2-3，以及 BmAKR2-4、

BmAKR2-5，这两组串联排布的AKR家族基因的

相似度分别达到了 61.82%和 50.88%。 

2.3  BmAKR 家族的氨基酸多序列比对分析 
为了更清楚地分析家蚕 BmAKR 家族成员

的蛋白序列关系，将家族蛋白序列进行比对分

析。结果表明，所有成员都具有 AKR 家族特

有的(α/β) 8桶保守结构(图 3)，同时发现在AKR1
和 AKR2 家族间存在差异：在 β4 和 α4 结构域 
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图 1  AKR 基因家族系统进化树 
Figure 1  Phylogenetic tree of AKR gene family. Bm: Bombyx mori; Bma: Bombyx mandarina; Ms: 
Manduca sexta; Sf: Spodoptera frugiperda; Hz: Helicoverpa zea; Lg: Leguminivora glycinivorella; Pr: Pieris 
rapae; Si: Streltzoviella insularis; Of: Ostrinia furnacalis; Ha: Helicoverpa assulta; Pg: Pectinophora 
gossypiella; Mh: Maniola hyperantus; Tn: Trichoplusia ni; Hs: Homo sapiens; Mm: Mus musculus; Pm: 
Papilio machaon; Aa: Aricia agestis; Vc: Vanessa cardui. 
 
表 2  BmAKR 基因家族成员鉴定 
Table 2  Identification of BmAKR gene family members 
Gene name GeneID  

(SilkDB) 
Protein ID  
(NCBI) 

Chromosome 
No. 

Protein 
length 
(aa) 

Molecular 
weight 
(kDa) 

pI Aliphatic 
index 

Average 
hydrophilic 
coefficient  

Instability 
index 

Subcellular 
localization 

BmAKR2-1 BMSK0000998 XP_004933321.1 2 341 38.974 5.66 95.66 ‒0.302 40.79 Cytoplasm 
BmAKR2-2 BMSK0000999 NP_001303998.1 2 353 39.800 5.06 90.23 ‒0.296 32.10 Cytoplasm 
BmAKR2-3 BMSK0001000 XP_037871552.1 2 338 37.745 6.02 92.25 ‒0.245 25.74 Cytoplasm 
BmAKR2-4 BMSK0001042 XP_037871489.1 2 340 38.892 5.79 97.21 ‒0.298 41.50 Cytoplasm 
BmAKR2-5 BMSK0001043 BCN86447.1 2 331 37.229 7.52 101.00 ‒0.163 30.21 Cytoplasm 
BmAKR2-6 BMSK0001056 XP_004926779.1 2 343 38.986 5.82 90.26 ‒0.308 35.01 Cytoplasm 
BmAKR2-7 BMSK0009262 NP_001296537.1 16 308 33.454 5.46 94.38 ‒0.297 34.95 Cytoplasm 
BmAKR2-8 BMSK0009596 XP_037872269.1 16 305 34.280 6.02 99.02 ‒0.263 33.75 Cytoplasm 
BmAKR1-1 BMSK0014475 ADQ89807.1 24 303 34.168 6.12 96.90 ‒0.217 34.88 Cytoplasm 
BmAKR1-2 BMSK0014846 XP_004921850.1 25 324 36.316 6.77 88.86 ‒0.337 36.41 Cytoplasm 
BmAKR1-3 BMSK0014852 XP_021202876.1 25 366 42.466 7.21 85.71 ‒0.446 32.93 Cytoplasm 
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图 2  家蚕 BmAKR 基因家族染色体定位分析 
Figure 2  Chromosomal location analysis of BmAKR gene family members. 
 

 
 

图 3  家蚕 BmAKR 家族氨基酸多序列分析 
Figure 3  Multiple amino acid sequence analysis of BmAKR family members. The conserved (α/β)8-barrel 
motif of the AKRs was highlighted in black box, and the conserved amino acids in the columns were 
highlighted in different colors. 
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中间的氨基酸序列变化较大，与 AKR2 家族的

序列相比，AKR1 家族成员会多出来 10−14 aa；

此外，各成员在 β7 和 α7 结构域中间序列差异

也很大，BmAKR1-2 和 BmAKR1-3 的氨基酸序

列不同于其他家族成员。 

2.4  BmAKR 家族保守蛋白基序分析 
基于 MEME 分析设置 10 个基序，分析了

家蚕 BmAKR 基因编码的氨基酸序列，发现各

个成员基序的位置保持一致，均按照 motif 
6-motif 3-motif 4-motif 2-motif 5-motif 8-motif 
1-motif 7-motif 10-motif 9 的顺序排列(图 4)。
所有的 BmAKR 基因家族成员均含有 motif 1、
motif 2、motif 3、motif 5 和 motif 6。AKR1 家

族的基序高度保守，除了共同的基序外还包含

motif 4 和/或 motif 9。而 AKR2 家族中除了共

同的基序外，选择性地增加了 motif 7、motif 8
和 motif 10。其中，BmAKR1-2、BmAKR1-3
增加了 motif 9；BmAKR2-1−BmAKR2-8 增加了

motif 7；BmAKR2-1−BmAKR2-7 增加了 motif 8；
BmAKR2-1−BmAKR2-2 增加了 motif 10，而这

两个基因也聚为一小支。Motif 4 在除了BmAKR2-3
以外的其他成员中都存在。 

2.5  BmAKR 家族基因结构分析 
对家蚕 BmAKR 家族成员进行基因结构分

析，结果表明 BmAKR 都具有外显子，除了

BmAKR2-1 和 BmAKR2-2 基因的 3ʹ端缺失非翻

译区(untranslated region, UTR)外，其他成员两

端都具有非翻译区(图 5)。BmAKR 家族基因的结

构具有差异，其中，AKR1 家族外显子数为 6，
AKR2 家族外显子数在 5−9 之间。 

 

 
 
图 4  家蚕 BmAKR 蛋白保守基序分析 
Figure 4  Conserved motifs analysis of BmAKR proteins. 
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2.6  BmAKR 在不同组织器官和发育时期的

表达模式分析 
为了分析家蚕 BmAKR 基因家族在不同组

织和发育阶段中的表达模式，从 SilkDB 3.0 下

载家蚕的转录组数据以获得家蚕幼虫表皮、气

管、头和丝腺等多个组织的基因表达量，通过

计算获得每千个碱基的转录每百万映射读取的

片段(fragments per kilobase of exon model per 
million mapped reads, FPKM)值，利用 Omic-share
在线绘制家族成员组织时期表达谱。结果表

明，该家族成员基因在不同时期和组织中的表

达差异较大(图 6)：BmAKR2-3和 BmAKR2-7基因 
 

 
 
图 5  家蚕 BmAKR 基因结构分析 
Figure 5  Structural analysis of BmAKR gene family members. 
 

 
 
图 6  家蚕 BmAKR 基因家族在不同组织和发育阶段的表达模式热图   
Figure 6  Heat map of expression pattern of BmAKR gene family members in different tissues and 
developmental stages. 4L-molting: Fourth-larval-molting; 4L3D: 4th-instar-day-3; 5L0D: 5th-instar-day-0; 5L3D: 
5th-instar-day-3; Wandering: Wandering stage; PP: Pre-pupa; P1: Pupa-day-1; P4: Pupa-day-4; P7−8: 
Pupa-day-7−8; M1: Moth-day-1. 
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虽然聚在一起，但是 BmAKR2-3 主要在头部、

中肠和马氏管表达，而 BmAKR2-7 主要在表皮

和气管表达；BmAKR2-4 主要在脂肪体、气管、

表皮和卵巢表达；BmAKR2-5 主要在气管、头

部和表皮表达；BmAKR2-8 在卵巢和精巢表达；

BmAKR2-1 在气管、表皮、头部、前部丝腺、中

部丝腺、血淋巴和中肠的上簇表达；BmAKR2-2
主要在脂肪体和表皮表达；BmAKR2-6 在脂肪

体、血淋巴和卵巢表达；BmAKR1-1 比较特异

地在卵巢各时期表达，而 BmAKR1-3 则特异地

在精巢各时期表达；BmAKR1-2 主要在精巢和

头部各时期表达。 

2.7  BmAKR 在滞育卵和非滞育卵中的表

达分析 
为探索家蚕 BmAKR 基因家族在蚕卵发育

中的作用，采用 qRT-PCR 对滞育卵和非滞育卵

中基因表达水平进行相对定量检测。结果显示，

一部分基因(BmAKR2-1、BmAKR2-2、BmAKR2-3、
BmAKR2-4、BmAKR2-7、BmAKR2-8、BmAKR1-2
和 BmAKR1-3)在非滞育卵的表达量显著高于滞育

卵，并随着发育时间的进行不断增加，在产卵后

5−9 d 达到最高峰(图 7)，一部分基因(BmAKR2-5
和 BmAKR2-6)在滞育卵和非滞育卵中的表达量

总体差异不大，个别时间点出现滞育卵或非 
 

 
 
图 7  qRT-PCR 分析家蚕滞育卵和非滞育卵中 BmAKR 基因家族成员的表达 
Figure 7  qRT-PCR analysis of gene expression of BmAKR gene family members in diapause eggs and 
nondiapause eggs. DP: Diapause eggs; NP: Nondiapause eggs. Relative gene expression was normalized 
against reference gene Bmtif-4A (BMSK0002090). Each point represented x s±  of three independent 
replicates. *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001 indicated significant difference between two groups. 
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滞育卵表达量高；还有一个基因比较特别，

BmAKR1-1 在滞育卵中的表达量显著高于非滞育

卵，在滞育卵中产后 0−1 d 表达量最高，随后降

低，在产后 5−9 d 又逐渐上升。 
2.8  Western blotting检测BmAKR蛋白在

滞育卵和非滞育卵中的表达 
为了进一步地检测 BmAKR 蛋白在滞育卵和

非滞育卵中的表达情况，利用抗体对 BmAKR1-1
蛋白进行 Western blotting 分析。结果表明，

BmAKR1-1 蛋白在产后 1−9 d 的滞育卵和非滞

育卵中都有表达(图 8)，在滞育卵中的表达量高

于非滞育卵，并在产后 5−9 d 差异显著；滞育

卵中 BmAKR1-1 蛋白在产后 3 d 略微下降，随

后又上升，而非滞育卵中 BmAKR1-1 蛋白呈下

降趋势。以上结果与 qRT-PCR 检测结果一致，

进一步说明了 BmAKR 蛋白在滞育卵和非滞育

卵的表达存在差异。 

3  讨论与结论 
本研究在全基因组水平鉴定了 11 个家蚕

BmAKR基因家族成员，由于醛酮还原酶家族的

命名主要根据序列相似性而非功能，下载已有

报道序列进行系统发育分析，将家蚕 BmAKR 基

因划分为 2 个家族，即 AKR1 和 AKR2[1]。AKR1
家族的 BmAKR1-1、BmAKR1-2 和 BmAKR1-3
分别与 MsAKR1B1、BmaAD 和 HBmaAKR1E2
聚在一起，其中，AKR1B1 属于醛糖还原酶，

是家族 1 中的重要组成之一[4]；AKR2 家族的成

员属于 AKR2E4 即 3-脱氢蜕皮激素 3b 还原酶

(3-dehydroecdysone 3b-reductase)[4]。 
BmAKR 蛋白的理化性质相对稳定，亚细

胞定位预测均位于细胞质中，符合该家族基因

的特征[30]。染色体定位分析显示 BmAKR 基因

分布在 4 条家蚕基因组的染色体上，其中 2 号

染色体上的基因最多。保守基序分析发现所有

BmAKR 蛋白预测的 10 个保守基序顺序和位置

基本一致，但家族之间基序的组成略有差异，

同时，蛋白序列分析发现所有 BmAKR 蛋白都

具有(α/β) 8 桶保守结构，表明 BmAKR 基因在

进化过程中相对保守。基因结构分析表明，同

一家族的 BmAKR 成员外显子数在一定范围

内，说明家族成员具有相似的基因结构。 
转录组数据表明 BmAKR 基因家族成员在

不同组织时期的表达具有特异性。其中，有些

基因几乎特异地在性腺表达，例如 BmAKR1-1
在卵巢各时期表达，BmAKR1-2 和 BmAKR1-3 

 

 
 

图 8  BmAKR 在家蚕滞育卵和非滞育卵中 Western blotting 检测(A)及灰度值分析(B) 
Figure 8  Western blotting detection (A) and gray value analysis (B) of BmAKR in diapause and non-diapause 
eggs of silkworm. DP: Diapause eggs; NP: Nondiapause eggs. Each point represented x s±  of three 
independent replicates. *: P<0.05; ***: P<0.001 indicated significant difference between two groups. NS. 
indicated no significant difference between two groups. 
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在精巢各时期表达，BmAKR2-8 在精巢卵巢都

有表达。而 BmAKR2-1 在性腺以外的各组织时期，

特别是上簇时表达，之前报道表明 BmAKR2-1 在

中肠和触角中高表达，推测可能在减少桑叶的醛

中起到解毒作用[31]。BmAKR2-2、BmAKR2-4 和

BmAKR2-6 主要在蛹期脂肪体表达，可能参与家

蚕蛹期糖代谢和甘油醛代谢等，在滞育准备期起

关键作用[32-33]。尽管 BmAKR2-1 和 BmAKR2-2
从序列上相似性很高从而聚在一起，但是表达

水平上差异很大。这些表达上的差异预示了该

家族成员存在功能差异，为进一步研究 BmAKR
家族提供了理论依据。 

BmAKR 基因家族成员在不同发育状态的

蚕卵中的表达同样具有特异性。通过 qRT-PCR
检测 BmAKR 基因在滞育卵和非滞育卵中的表

达情况，发现一类基因在非滞育卵中随着发育

的进行逐渐升高，并且同时期表达量显著高于

滞育卵，如BmAKR2-1、BmAKR2-2、BmAKR2-3、
BmAKR2-4、BmAKR2-7 和 BmAKR2-8 等，这些基

因大多数属于 3-脱氢蜕皮激素 3b 还原酶[4]。有

研究表明 BmAKR2-7 对底物抑制剂 3-脱氢蜕皮

酮有强烈活性，这表明该酶在调节蜕皮激素中

起作用[34-35]。而蜕皮激素正是非常重要的调控

蚕卵发育的激素，随着蚕卵的发育表达量逐渐

上升[36]。另一类基因，如 BmAKR1-1，则在滞

育卵中的表达量显著高于非滞育卵，产后 1 d
后随着滞育的进入逐渐升高。转录组数据显示

该 基 因 在 蛹 期 卵 巢 特 异 性 高 表 达 。 通 过

Western blotting 检测 BmAKR1-1 蛋白在蚕卵中

的表达量，发现该蛋白在滞育卵中的表达量显

著高于非滞育卵，表明在不同发育状态蚕卵中

BmAKR1-1 基因的转录水平和翻译水平具有一

致性。更为重要的是，BmAKR1-1 属于醛糖还

原酶，是多元醇代谢通路中的限速酶，将葡萄

糖转化为山梨醇[37]，而山梨醇正是蚕卵滞育过

程中蓄积的主要糖类物质[38]，此外还发现抑制

该基因的表达将导致家蚕体重减轻[39]。在无翅

红蝽(Pyrrhocoris apterus)中，滞育成虫的该酶

的活性是非滞育成虫的 20 倍[10]。据此，推断

BmAKR1-1 基因可能在进入滞育卵时的糖代谢

过程中起到关键作用。 
本文通过对家蚕 BmAKR 基因家族的全基

因组分析，从中鉴定了 11 个 BmAKR 基因，其中

AKR1 有 3 个，AKR2 有 8 个，并对其进行了相关

生物信息学分析，另外通过调查转录组数据和两

种不同发育状态蚕卵的表达情况，筛选出滞育

卵和发育卵中差异基因，为进一步研究这些基因

在蚕卵发育中的功能提供了参考。 
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