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甜菜夜蛾 ＳｅＫｒ－ｈ１基因分子表达特性及其
对保幼激素类似物的响应
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　　摘要：Ｋｒüｐｐｅｌｈｏｍｏｌｏｇ１（Ｋｒ－ｈ１）是保幼激素（ＪＨ）的早期响应基因，在 ＪＨ抑制幼虫或若虫变态及促进成虫生殖
中发挥关键作用。利用 ＲＴ－ＰＣＲ技术克隆甜菜夜蛾ＳｅＫｒ－ｈ１α基因，并进行了生物信息学分析，序列分析结果显示，
ＳｅＫｒ－ｈ１α开放阅读框长度１０６８ｂｐ，编码３５５个氨基酸。与美国国家生物技术信息中心（ＮＣＢＩ）上已有的甜菜夜蛾
Ｋｒ－ｈ１β序列相比，ＳｅＫｒ－ｈ１αＮ端缺少１２个氨基酸。通过荧光定量ｑＰＣＲ研究甜菜夜蛾不同发育时期ＳｅＫｒ－ｈ１α／β
的表达水平，结果显示，ＳｅＫｒ－ｈ１α／β表达趋势一致，ＳｅＫｒ－ｈ１α为主要表达的转录产物。ＳｅＫｒ－ｈ１α／β在幼虫末期、预
蛹和成虫期高表达，１～４龄幼虫和蛹期维持低表达。在幼虫和蛹末期施用ＪＨ类似物Ｍｅｔｈｏｐｒｅｎｅ，ｑＰＣＲ检测ＳｅＫｒ－ｈ１
对ＪＨ的诱导响应表达，结果显示Ｍｅｔｈｏｐｒｅｎｅ处理５龄幼虫２、６、２４ｈ都可诱导ＳｅＫｒ－ｈ１表达，并且在处理６ｈ时的诱
导效果最为明显，为对照的８．７６倍；Ｍｅｔｈｏｐｒｅｎｅ处理化蛹末期的雌蛹，试验组羽化１２ｈ雌虫 ＳｅＫｒ－ｈ１表达量为对照
组的３．３４倍。本研究克隆得到ＳｅＫｒ－ｈ１α完整编码序列，并明确ＳｅＫｒ－ｈ１的表达特性及其对ＪＨ类似物存在诱导响
应，为进一步深入研究甜菜夜蛾ＳｅＫｒ－ｈ１基因功能以及开发防控新策略奠定了良好基础。
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　　甜菜夜蛾［Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａｅｘｉｇｕａ（Ｈǜｂｎｅｒ）］是一种
世界性分布、间歇性发生的杂食性害虫，危害棉花、

蔬菜等多种作物［１－２］。近年来，随着转基因棉种植

面积扩大，棉田生物群落结构与功能发生了相应的

变化。原本为次要害虫的甜菜夜蛾在棉花上的发

生日益严重，逐渐成为危害棉花生产的主要鳞翅目

害虫［３－４］。同时，甜菜夜蛾已对氯虫苯甲酰胺、茚虫

威等多种杀虫剂产生较高的抗药性，亟需开拓新的

防控靶标［５］。甜菜夜蛾一生经历卵—幼虫—蛹—

成虫的变化过程，开展影响甜菜夜蛾变态发育关键

基因的研究，对于发展甜菜夜蛾新的防控手段具有

重要意义。

保幼激素（ｊｕｖｅｎｉｌｅｈｏｒｍｏｎｅ，ＪＨ）和蜕皮激素
（ｅｃｄｙｓｔｅｒｏｉｄｓ，２０Ｅ）是参与调控昆虫蜕皮和变态发
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育最重要的２种激素［６－７］。近年来随着分子生物学

的发展，保幼激素调控昆虫变态发育的分子机制取

得了较大的进展，ＪＨ主要受体蛋白ｍｅｔ及多个下游
响应基因相继被鉴定［８］。Ｋｒüｐｐｅｌｈｏｍｏｌｏｇ１（Ｋｒ－
ｈ１）是一种含有８个锌指结构（Ｃ２—Ｈ２）的转录因
子，在家蚕（Ｂｏｍｂｙｘｍｏｒｉ）、麦红吸浆虫（Ｓｉｔｏｄｉｐｌｏｓｉｓ
ｍｏｓｅｌｌａｎａ）等昆虫中，Ｋｒ－ｈ１被证实是保幼激素早期
响应基因［９－１１］。用 ＪＨ类似物 Ｍｅｔｈｏｐｒｅｎｅ点滴或注
射家蚕４、５龄幼虫，发现ＪＨ能诱导家蚕体内ＢｍＫｒ－
ｈ１的表达上调［９－１０］。ＪＨⅢ对麦红吸浆虫滞育幼虫有
剂量依赖性的诱导作用。用 ０．１～０．３ｐｇ／ｎＬ
Ｍｅｔｈｏｐｒｅｎｅ注射滞育幼虫６ｈ，Ｋｒ－ｈ１表达量随着
浓度升高而增加［１１］。目前，ＮＣＢＩ上已登录有２０多
种昆虫的Ｋｒ－ｈ１基因序列，大多数昆虫的 Ｋｒ－ｈ１
只有 １个转录产物，但是在果蝇 （Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ
ｍｅｌａｎｏｇａｓｔｅｒ）和家蚕中除外，果蝇存在 ３种可变剪
接的转录产物，分别为 Ｋｒ－ｈ１α、Ｋｒ－ｈ１β、Ｋｒ－ｈλ；
而家蚕ＢｍＫｒ－ｈ１有ＢｍＫｒ－ｈ１α和ＢｍＫｒ－ｈ１β共２
种转录产物，ＢｍＫｒ－ｈ１α蛋白比ＢｍＫｒ－ｈ１β蛋白在
Ｎ端多了十几个氨基酸［９，１２］。

在不同昆虫中，Ｋｒ－ｈ１被证实参与变态发育、
生殖 生 理 等 过 程［１３］。赤 拟 谷 盗 （Ｔｒｉｂｏｌｉｕｍ
ｃａｓｔａｎｅｕｍ）幼虫末期ＴｃＫｒ－ｈ１短暂高表达对蛹的形
成非常重要。干扰幼虫末期ＴｃＫｒ－ｈ１瞬时高表达，
会引起Ｅ９３的表达上调，从而引起虫体直接跳过蛹
期到达成虫期［１４］。在飞蝗（Ｌｏｃｕｓｔａｍｉｇｒａｔｏｒｉａ）、大
猿叶甲（Ｃｏｌａｐｈｅｌｌｕｓｂｏｗｒｉｎｇｉ）等昆虫中，施用 ＪＨ类
似物促进Ｍｅｔ及Ｋｒ－ｈ１的转录，进而促进与生殖相
关的卵黄原蛋白 Ｖｇ／卵黄原蛋白受体 ＶｇＲ基因表
达，最终影响卵巢发育与成熟［１５－１６］。除了调控昆虫

生长发育与生殖，在蜜蜂（Ａｐｉｓｍｅｌｌｉｆｅｒａ）及果蝇中，
Ｋｒ－ｈ１还能影响觅食行为以及神经元细胞
形成［１７－１８］。

Ｋｒ－ｈ１是参与昆虫变态发育的关键基因。目
前，在 ＮＣＢＩ上仅登录甜菜夜蛾 ＳｅＫｒ－ｈ１β（Ｓ．
ｅｘｉｇｕａＫｒüｐｐｅｌｈｏｍｏｌｏｇ１β）序列，但对于甜菜夜蛾
ＳｅＫｒ－ｈ１的分子特性、表达模式及对 ＪＨ响应机制
还未有报道。基于实验室前期测得的甜菜夜蛾转

录组数据，笔者检测到甜菜夜蛾 ＳｅＫｒ－ｈ１还存在另
一个转录本 ＳｅＫｒ－ｈ１α。本研究利用 ＲＴ－ＰＣＲ技
术，对甜菜夜蛾的ＳｅＫｒ－ｈ１α基因进行了克隆、测序
和基本的生物信息学分析，同时通过 ｑＰＣＲ技术明
确了ＳｅＫｒ－ｈ１α／β在不同发育阶段的表达特性以及

对ＪＨ存在诱导响应表达，为进一步研究甜菜夜蛾
ＳｅＫｒ－ｈ１基因的功能以及基于 ＳｅＫｒ－ｈ１基因开发
害虫防控手段奠定良好的基础。

１　材料与方法

试验于２０２０年在江苏省农业科学院植物保护
研究所完成。

１．１　试验材料
供试甜菜夜蛾虫源采自江苏省南京市江宁区

的郊区，于江苏省农业科学院植物保护研究所养虫

室用人工饲料对其继代培养。甜菜夜蛾饲养条件

为温度（２５．５±１）℃，相对湿度（６５±５）％，光—暗
周期１４ｈ—１０ｈ，成虫期补充１０％蜂蜜水。
１．２　方法
１．２．１　甜菜夜蛾 ＳｅＫｒ－ｈ１α基因的克隆　采用
Ｔｒｉｚｏｌ法提取甜菜夜蛾雌成虫的 ＲＮＡ，并反转录为
ｃＤＮＡ。将羽化１ｄ甜菜夜蛾虫体放入研钵中，加入
少量的液氮，将虫体充分研磨至粉末状，收集

０．０５～０．１ｇ组织量至离心管并加入１ｍＬ的 Ｔｒｉｚｏｌ
试剂，按照试剂说明书提取总 ＲＮＡ。通过１％的琼
脂糖凝胶电泳检测ＲＮＡ条带完整性，并用紫外可见
分光光度计确定 ＲＮＡ质量和浓度。通过 Ｍ－ＭＬＶ
反转录酶体系对样品 ＲＮＡ进行反转录，所得 ｃＤＮＡ
于－２０℃冰箱中保存，备用。

基于测得的甜菜夜蛾转录组序列，设计引物通

过ＲＴ－ＰＣＲ扩增ＳｅＫｒ－ｈ１α的全长，引物序列见表
１。通过琼脂糖凝胶电泳鉴定目的片段产物，回收鉴
定正确的产物并连接 ｐＣｌｏｎｅ００７载体，室温（２２～
３０℃）反应５ｍｉｎ，将连接产物转化ＤＨ５α感受态细
胞，最后通过菌落 ＰＣＲ筛选阳性转化子，并送上海
生物工程有限公司测序。

表１　引物序列

引物用途 引物 序列（５′→３′）

基因克隆 Ｋｒ－１０７４Ｆ ＡＴＧＡＴＡＧＧＣＧＡＡＧＡＧＧＡＡＣ

Ｋｒ－２３０６Ｒ ＣＧＡＣＴＣＡＣＡＣＡＧＡＣＣＴＡＡＣＧ

荧光定量ｑＰＣＲ Ｋｒα－Ｑ８８７Ｆ ＣＴＡＡＣＡＡＴＡＡＣＧＧＣＡＣＡＡＡＴＧ

Ｋｒα－Ｑ１０８１Ｒ ＣＧＴＴＡＧＧＴＣＴＧＴＧＴＧＡＧＴＣＧ

Ｋｒβ－３０Ｆ ＧＴＡＡＡＡＣＡＡＴＴＴＴＣＧＡＣＡＧＧＣ

Ｋｒβ－１７９Ｒ ＧＣＧＡＡＡＧＴＣＴＴＧＴＧＧＣＡＴ

Ｋｒ－Ｑ１２１Ｆ ＣＧＴＴＣＴＣＡＴＣＧＴＧＣＣＡＣＴＧ

Ｋｒ－Ｑ２４３Ｒ ＴＴＣＡＣＡＴＴＣＡＡＡＧＧＧＴＣＧＴＴＣ

Ａｃｔｉｎ－Ｆ ＴＧＡＧＡＣＣＴＴＣＡＡＣＴＣＣＣＣＣＧ

Ａｃｔｉｎ－Ｒ ＧＣＧＡＣＣＡＧＣＣＡＡＧＴＣＣＡＧＡＣ
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１．２．２　甜菜夜蛾 ＳｅＫｒ－ｈ１α序列结构分析及系统
进化树的构建　为验证克隆得到的ＳｅＫｒ－ｈ１α序列
的可靠性，利用 ＮＣＢＩ的 Ｂｌａｓｔ工具将其与 ＧｅｎＢａｎｋ
数据库中的其他物种进行同源性序列比对。采用

ＤＮＡＭＡＮ６．０软件预测 ＳｅＫｒ－ｈ１α蛋白分子量和
等电点。采用 ＮＣＢＩ的 ＣＣＤ软件进行 ＳｅＫｒ－ｈ１α
功能结构域预测。用Ｓｉｇｎａｌ３．０在线软件对ＳｅＫｒ－
ｈ１α进行信号肽分析。利用 ＮｅｔＰｈｏｓ及 ＮｅｔＧｌｙｃａｔｅ
在线软件对其进行磷酸化位点预测和糖基化分析。

使用ＣｌｕｓｔａｌＷ软件对鳞翅目Ｋｒ－ｈ１氨基酸序列进
行比对。采用ＭＥＧＡ５软件ＮＪ法构建昆虫 Ｋｒ－ｈ１
系统发育树。

１．２．３　甜菜夜蛾不同发育阶段 ＳｅＫｒ－ｈ１α／β的表
达动态　收集甜菜夜蛾１～５龄幼虫，预蛹，化蛹１、
３、７ｄ的雌、雄蛹，羽化１～３ｄ的雌、雄蛾，立即放置
液氮中冷冻，－８０℃保存以备提取 ＲＮＡ以及荧光
定量ｑＰＣＲ试验。

根据甜菜夜蛾ＳｅＫｒ－ｈ１α／β基因序列分别设计
ｑＰＣＲ引物 （ＳｅＫｒ－ｈ１α：Ｋｒα－Ｑ８８７Ｆ，Ｋｒα－
Ｑ１０８１Ｒ；ＳｅＫｒ－ｈ１β：Ｋｒβ－３０Ｆ，Ｋｒβ－１７９Ｒ），进行
ｑＰＣＲ分析。引物序列见表１，以 Ａｃｔｉｎ为内参基因。
用以 ＴＢＧｒｅｅｎ为染料的荧光标记法进行 ｑＰＣＲ定
量检测。２０μＬｑＰＣＲ体系：ＴａＫａＲａＴＢＧｒｅｅｎ
ＰｒｅｍｉｘＥｘＴａｑＴＭ２μＬ、引物各 ０．４μＬ、模板 ｃＤＮＡ
２μＬ、ｄｄＨ２Ｏ７．２μＬ。反应条件：９５℃预变性３０ｓ；
９５℃变性５ｓ，６０℃退火２０ｓ，７２℃延伸１０ｓ，共４０
个循环。不同发育时期样品各３个生物学重复和４
个技术重复，每个生物学重复取３头试虫。
１．２．４　ＳｅＫｒ－ｈ１对保幼激素类似物诱导响应表达
的 ｑＰＣＲ检测　将保幼激素类似物 Ｍｅｔｈｏｐｒｅｎｅ
（Ｓｉｇｍａ，美国）通过丙酮稀释成５μｇ／μＬ的母液，封
存于－２０℃。挑选健康的、大小一致的５龄３ｄ幼
虫，并用无菌水清洗虫体表面的饲料，用滤纸吸干

水分，通过微量注射仪点滴１μＬ于幼虫的第２与第
３胸节之间，并以丙酮作为对照。分别收集对照幼
虫以及用Ｍｅｔｈｏｐｒｅｎｅ处理２、６、２４ｈ的幼虫各４组，
每组３头，用液氮快速冷冻虫体，保存于－８０℃。

选取大小一致、体色发黑、化蛹７ｄ的甜菜夜蛾
雌蛹，通过微量注射仪注射，每头蛹施用量为１μＬ，
以丙酮作为对照。将注射后的蛹放入玻璃缸中，为

防羽化后飞出用纱布覆盖缸口并用橡皮筋扎紧。

将玻璃缸置于恒温箱正常饲养，分别收集羽化１２ｈ
的雌成虫以及对照成虫各４组，每组３头。

按“１．２．１”节的方法将上述收集的样品提取
ＲＮＡ，并反转录成ｃＤＮＡ，利用ｑＰＣＲ检测ＪＨ类似物
施用组和对照组ＳｅＫｒ－ｈ１的表达情况。
１．３　数据分析

基因表达相对量的变化采用２－ΔΔＣＴ法［１９］表示，

采用 ＳＰＳＳ１８．０软件进行单因素方差分析，并用
ＴｕｋｅｙｓＨＳＤ法进行差异显著性检测。

２　结果与分析

２．１　ＳｅＫｒ－ｈ１α基因克隆与序列特征
基于甜菜夜蛾的转录组序列，根据预测序列设

计引物，通过ＲＴ－ＰＣＲ扩增ＳｅＫｒ－ｈ１α基因。在图
１的电泳图中显示扩增得到１条１０００ｂｐ左右的条
带。序列分析显示，其完整编码序列全长１０６８ｂｐ，
ＧＣ含量达到 ４４．５％，编码 ３５５个氨基酸，预测的
ＭＷ分子量约为３９．３５ｋｕ，等电点 ＰＩ为 ８．９３。用
ＮｅｔＧｌｙｃａｔｅ以及 Ｓｉｇｎａｌ３．０在线软件对 ＳｅＫｒ－ｈ１α
进行糖基化和信号肽分析，发现 ＳｅＫｒ－ｈ１α不含糖
基化修饰位点和信号肽，暗示 ＳｅＫｒ－ｈ１α可能为一
种无糖基化修饰的非分泌型蛋白。利用 ＮｅｔＰｈｏｓ软
件对ＳｅＫｒ－ｈ１α蛋白进行预测，结果显示，ＳｅＫｒ－
ｈ１α有 ３７个磷酸化位点，分别为 １９个 Ｓｅｒ、１７个
Ｔｈｒ和１个Ｔｙｒ。

２．２　ＳｅＫｒ－ｈ１α氨基酸序列结构比对
与ＮＣＢＩ上已有的甜菜夜蛾 Ｋｒ－ｈ１氨基酸序

列比对，发现本研究克隆的 ＳｅＫｒ－ｈ１Ｎ端存在差
异，缺少１２个氨基酸，为 Ｋｒ－ｈ１α，ＮＣＢＩ的 Ｋｒ－ｈ１
序列为Ｋｒ－ｈ１β（图２－Ａ）。鳞翅目不同物种 Ｋｒ－
ｈ１的氨基酸序列进行多序列比对结果（图２－Ｂ）显
示，所有昆虫都有８个典型的锌指结构域。与比对
的鳞翅目其他昆虫类似，ＳｅＫｒ－ｈ１蛋白的Ｃ端还包
含２个蛋白互作基序（ＬＰＰＲＫＲ和 ＳＶＩＱＦＡ）。对鳞
翅目现有 ＳｅＫｒ－ｈ１氨基酸序列比较，除了 ＳｅＫｒ－
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ｈ１β，甜菜夜蛾 ＳｅＫｒ－ｈ１α与球菜夜蛾（Ａｇｒｏｔｉｓ
ｉｓｐｉｌｏｎ）最 相 似 （９２１１％），其 次 是 棉 铃 虫

（Ｈｅｌｉｃｏｖｅｒｐａａｒｍｉｇｅｒａ）（８９８０％），梨小食心虫
（Ｇｒａｐｈｏｌｉｔａｍｏｌｅｓｔａ）（８６．０４％）。

２．３　昆虫Ｋｒ－ｈ１系统发育树分析
为了解不同昆虫Ｋｒ－ｈ１蛋白之间的进化关系，

以人类的Ｋｒ－ｈ１为外群，基于１４种昆虫的 Ｋｒ－ｈ１
氨基酸序列构建系统发育树。从图 ３可以看出，
ＳｅＫｒ－ｈ１与同源自鳞翅目的棉铃虫以及球菜夜蛾
Ｋｒ－ｈ１亲缘关系最近，形成姐妹群。相比鞘翅目和
膜翅目，鳞翅目与双翅目Ｋｒ－ｈ１亲缘关系更近。
２．４　甜菜夜蛾不同发育时期 ＳｅＫｒ－ｈ１α／β表达
趋势

通过荧光定量 ｑＰＣＲ分析 ＳｅＫｒ－ｈ１α／β在甜菜
夜蛾不同发育时期的表达情况，结果（图 ４）显示，
ＳｅＫｒ－ｈ１α／β表达趋势一致，ＳｅＫｒ－ｈ１α为主要表达

的转录产物。ＳｅＫｒ－ｈ１α／β在１～４龄幼虫低表达，
进入５龄后表达量上升，至预蛹阶段表达量达到峰值
后开始下降，在蛹期维持低表达（图４－Ａ）。ＳｅＫｒ－
ｈ１α／β在成虫期高表达，雌成虫表达量先上升后下
降，在羽化１ｄ时达到峰值（图４－Ａ）；雄成虫表达
量稳步上升，在羽化３ｄ时达到最高（图４－Ｂ）。
２．５　甜菜夜蛾ＳｅＫｒ－ｈ１对ＪＨ类似物的诱导响应

为进一步探究ＳｅＫｒ－ｈ１对激素的诱导响应，用
保幼激素类似物 Ｍｅｔｈｏｐｒｅｎｅ点滴甜菜夜蛾５龄３ｄ
幼虫和注射化蛹７ｄ的雌蛹（５μｇ／头），于处理后不
同时间取样检测 ＳｅＫｒ－ｈ１的表达水平。荧光定量
ｑＰＣＲ结果显示，Ｍｅｔｈｏｐｒｅｎｅ处理２、６、２４ｈ都可诱
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导５龄幼虫ＳｅＫｒ－ｈ１的表达，并且在处理６ｈ时的诱
导表达效果最好，为对照的８．７６倍；处理２ｈ和２４ｈ
时，ＳｅＫｒ－ｈ１表达量分别为对照的４．８８倍和２倍（图

５－Ａ，Ｐ＜０．０５）。用Ｍｅｔｈｏｐｒｅｎｅ处理化蛹末期的雌
蛹，试验组羽化１２ｈ雌虫ＳｅＫｒ－ｈ１表达量为对照组
的３．３４倍（图５－Ｂ，Ｐ＜０．０５）。该结果表明甜菜夜蛾
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ＳｅＫｒ－ｈ１在幼虫期和成虫期受到ＪＨ的调控。

３　讨论

Ｋｒ－ｈ１是 ＪＨ的早期响应基因，近年来对昆虫
Ｋｒ－ｈ１的研究逐渐增多，根据ＮＣＢＩ上提供的信息，
拥有完整８个锌指结构（Ｚｎ１～Ｚｎ８）的 Ｋｒ－ｈ１基因
已超过２０个。目前，克隆的大多数昆虫 Ｋｒ－ｈ１只
有１个转录本，但家蚕和果蝇存在２种及以上转录
本，其中共有的转录本为Ｋｒ－ｈ１α及 Ｋｒ－ｈ１β，Ｋｒ－
ｈ１α蛋白比Ｋｒ－ｈ１β蛋白在 Ｎ端多了十几个氨基
酸，Ｋｒ－ｈ１α被认为参与了昆虫的变态发育过
程［９，１２］。依据甜菜夜蛾转录组数据库，同时借助

ＲＴ－ＰＣＲ技术，克隆扩增了 ＳｅＫｒ－ｈ１的开放阅读
框序列，与ＮＣＢＩ上已有的甜菜夜蛾 Ｋｒ－ｈ１序列相
比，Ｎ端氨基酸存在差异，缺少１２个氨基酸，经鉴定
为α蛋白。对不同鳞翅目昆虫 Ｋｒ－ｈ１蛋白的氨基
酸结构进行比较，发现它们存在８个高度保守的锌
指结构域。研究表明，Ｋｒ－ｈ１通过保守的锌指结构
结合靶基因的ＣＡＣＣＣ或ＧＣ等位点，进而调控靶基
因［２０］。锌指结构域的数量在大多数昆虫中为８个，
但是在寄生类昆虫中存在缺失，如人头虱（Ｐｅｄｉｃｕｌｕｓ
ｈｕｍａｎｕｓ）没有 Ｚｎ７，丽蝇蛹集金小蜂 （Ｎａｓｏｎｉａ
ｖｉｔｒｉｐｅｎｎｉｓ）的 Ｋｒ－ｈ１蛋白只有 Ｚｎ４和 Ｚｎ７［２１］。寄
生类昆虫Ｋｒ－ｈ１锌指蛋白个数的缺失推测可能与
这２种昆虫锌指结构功能退化以及结构冗余性
有关。

Ｋｒ－ｈ１的表达具有发育时期特异性，在大多数
昆虫的幼虫向蛹转变期以及成虫期高表达。家蚕

ＢｍＫｒ－ｈ１α／β在幼虫、蛹及成虫 ３个阶段都有表
达，表达趋势一致，但 ＢｍＫｒ－ｈ１α表达丰度远高于
ＢｍＫｒ－ｈβ。ＢｍＫｒ－ｈ１α／β在家蚕５龄幼虫初期表
达量极低，进入５龄末期表达量开始急剧上升然后
下降，蛹期维持低表达，成虫期高表达［９］。梨小食

心虫Ｋｒ－ｈ１在幼虫期低表达，在预蛹期表达量先上
升后下降，成虫期表达量稳步上升［２２］。与家蚕类

似，甜菜夜蛾ＳｅＫｒ－ｈ１α为主要表达的蛋白形式，在
预蛹期和成虫期高表达，可能参与幼虫向蛹及蛹向

成虫转变的激素信号转导。在果蝇中，Ｋｒ－ｈ１β主
要在其胚胎发育时期的中枢神经表达，而 Ｋｒ－ｈ１α
的表达则贯穿了幼虫的整个时期，在预蛹期的初期

表达量较高，同时大部分缺少 Ｋｒ－ｈ１α的虫体会在
变态时期死亡［１２，２３］；除了参与变态发育，在其他昆

虫中，Ｋｒ－ｈ１表达模式还与幼虫滞育、觅食行为有

关。麦吸虫Ｋｒ－ｈ１ｍＲＮＡ丰度随着幼虫进入３龄
早期、滞育前期和维持期而增加，并在滞育后静止

期达到峰值［２４］。Ｋｒ－ｈ１在蜜蜂大脑中的表达受
ｃＧＭＰ调控，其启动子包含一个保守的潜在 ｃＧＭＰ
反应元件，与觅食行为密切相关［１７］。

ＪＨ在全变态或半变态昆虫未成熟期过渡到成
虫阶段的过程中发挥了重要的作用［２１，２５］。Ｋｒ－ｈ１
被证实参与调控昆虫 ＪＨ信号的传导而发挥变态发
育、生殖生理等功能。用 ＪＨ类似物处理果蝇及家
蚕等昆虫，会促进 Ｋｒ－ｈ１的转录表达，导致幼虫延
迟化蛹并降低 ２０Ｅ滴度［２６－２７］。在赤拟谷盗、果蝇

及德国小蠊（Ｂｌａｔｔｅｌｌａｇｅｒｍａｎｉｃａ）幼虫期干扰Ｋｒ－ｈ１
的表达，会引起虫体的早熟［１４，２６－２８］。对褐飞虱３龄
若虫注射ｋｒ－ｈ１ｄｓＲＮＡ，会导致翅膀发育不良和雌
雄成虫外生殖器畸形［２９］。在飞蝗、大猿叶甲等昆虫

中，ＪＨ通过其受体Ｍｅｔ促进Ｋｒ－ｈ１的转录，进而促
进卵黄原蛋白 Ｖｇ及其受体 ＶｇＲ的表达，最终影响
卵巢发育［１５－１６］。对球菜夜蛾注射 ＪＨ抑制剂以及
ＪＨ类似物，证实 Ｋｒ－ｈ１受到 ＪＨ的调控，并影响球
菜夜蛾的性行为［３０］。本研究对甜菜夜蛾幼虫和蛹

体外施用ＪＨ类似物，其试验结果显示，ＳｅＫｒ－ｈ１在
幼虫和蛹末期都受到 ＪＨ的诱导，但其响应机制以
及发挥的生理功能仍需进一步的研究。

本研究通过 ＲＴ－ＰＣＲ技术克隆了 ＳｅＫｒ－ｈ１α
的编码序列，明确了 ＳｅＫｒ－ｈ１α／β在幼虫向蛹转变
期以及成虫期高表达，该表达特性可能与其调控变

态发育、成虫生殖等功能有关。ＳｅＫｒ－ｈ１的表达在
幼虫和蛹末期都能响应 ＪＨ类似物的诱导。该研究
结果可为以ＪＨ信号传导通路基因为靶标研发新型
害虫控制剂奠定良好的研究基础。
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