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摘要：[目的 ] 揭示杜仲梦尼夜蛾 CD36家族同源基因神经元膜蛋白 (SNMPs)和 b族清道夫受体 (SRb)的序列

特征和组织分布情况。[方法 ] 设计特异性引物克隆杜仲梦尼夜蛾 SNMPs和 SRb基因，对这些基因编码的蛋

白进行同源建模；通过荧光定量 PCR分析这些基因在不同组织的表达情况。[结果 ] 在杜仲梦尼夜蛾中鉴定

得到 3个 CD36家族同源基因（OsonSNMP1、OsonSNMP2 和 OsonSRb1）；这些基因编码的蛋白具有 2个

跨膜区域和 1个细胞外结构域。空间结构预测发现，这些蛋白的胞外结构域包含 1个主要由反向平行 β-折叠

构成的桶状核心和 1个富含疏水性氨基酸残基的 α-螺旋；荧光定量 PCR结果表明，OsonSNMP1、OsonSN-

MP2 和 OsonSRb1 均在触角中大量表达；OsonSNMP1 在雄虫触角中的表达水平显著高于雌虫触角，Oson-

SNMP2 在雌虫触角的表达水平显著高于其他组织，OsonSRb1 在雄虫触角中大量表达外，还在雌雄虫的口器

中大量表达。[结论 ] 本研究发现 OsonSNMP1、OsonSNMP2 和 OsonSRb1 编码的蛋白具有与脊椎动物

CD36家族受体类似的空间结构，与嗅觉器官高度关联的表达模式表明这些基因可能在杜仲梦尼夜蛾嗅觉系统

中发挥了功能，以上结果为探究杜仲梦尼夜蛾 CD36家族同源基因的嗅觉功能提供了数据。
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昆虫通过触角、口器等器官上的嗅觉感受器精

准感知外界的化学信号[1]。这些被感知信号的化学

本质是由昆虫同类、寄主植物、天敌生物、有机环

境等生物和非生物释放的挥发性化学分子，因此嗅

觉在昆虫同类交流 [2]、寻找寄主 [3-4]、繁殖后代 [5]、

栖息越冬[6] 等多种行为中发挥了非常重要的作用。

昆虫嗅觉感受器是一类形状多变的特化表皮结构，

常见的有毛形感受器、指形感受器、腔锥形感受器

等。这些感受器表面有供分子进入的细微孔道，基

部有 1个或多个感觉神经元。感觉神经元表面和周

围分布的多种蛋白作为嗅觉感受的分子基础，在昆

虫雌雄识别、寄主定位等活动中发挥了关键作用。

感 觉 神 经 元 膜 蛋 白 （ Sensory  neuron
membrane proteins, SNMPs）是一类在昆虫嗅觉器

官中大量表达的膜蛋白，在分子进化上与脊椎动物跨

膜转运蛋白白细胞分化抗原 36（Transmembrane
transporter  protein  cluster  of  differentiation  36,
CD36）家族受体同源。脊椎动物 CD36家族受体

包含 2个分别位于氮端和碳端的跨膜区域，以及

1个位于跨膜区域之间的细胞外结构域，在细胞脂

肪酸转运和代谢中发挥了重要作用[7]。SNMPs分
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为 SNMP1和 SNMP2两个亚族，与脊椎动物

CD36家族受体类似，也包含 2个跨膜区域和 1个

细胞外结构域。在组织分布上，SNMPs主要在触

角、口器等嗅觉器官中表达，在非嗅觉器官中表达

量较低 [8]。原位杂交实验表明，编码 SNMP1的

mRNA出现在昆虫嗅觉神经元中[9]；进一步的免疫

标记实验发现，SNMP1蛋白定位于嗅觉神经元细

胞膜，并且与感受雌虫释放性信息素的气味受体高

度关联[10]。基因敲除实验证实，SNMP1基因是昆

虫性信息素感受所必需的[11]。Pregitzer等[12] 在昆

虫细胞系中共表达了烟芽夜蛾 SNMP1和性信息素

受体 HR13，发现共表达 SNMP1和 HR13的细胞

在性信息素刺激下产生的嗅觉电位反应显著高于单

独表达 HR13的细胞，推测 SNMP1能够显著提高

性信息素受体对性信息素的敏感性。SNMP2定位

于嗅觉感受器支持细胞，在嗅觉神经元中不表达[9]。

异源表达实验发现，SNMP2的存在与否并不影响

气味受体对气味分子的识别。但是鉴于 SNMP2与

嗅觉功能高度关联的表达模式和细胞定位，推测该

蛋白参与了气味分子被识别后的转移和清除过程[13]。

B族清道夫受体（Class b Scavenger receptors,
SRb）是一类在昆虫和脊椎动物中都广泛存在的两

次跨膜蛋白，与 SNMPs一样也具有 CD36家族受

体的空间结构特征，包含 2个位于细胞内的末端、

2个跨膜区域和 1个位于跨膜区域之间的细胞外结

构域。在脊椎动物中，SRb主要作为脂类和脂蛋

白受体，参与了脂类、胆固醇、类胡萝卜素等有机

化合物的识别和转运[14]。对小鼠鼻腔黏膜 SRbs的

研究发现，这些 SRbs还参与了醛类气味分子的嗅

觉识别[15-16]。目前研究比较深入的昆虫 SRbs主要

来自果蝇、家蚕和蜜蜂；这些 SRbs在头部、丝

腺、体壁、脂肪体、精巢、卵巢、马氏管等多种组

织和器官中分布，表达时期涵盖卵、幼虫、蛹和成

虫，参与了包括物质转运、细胞免疫、生长发育在

内的多种生化进程[17-20]。

杜 仲 梦 尼 夜 蛾 （ Orthosia  songi  Chen  et
Zhang）隶属于鳞翅目（Lepidoptera）夜蛾科

（Noctuidae）行军虫亚科（Hadeninae） [21]。该

虫为单食性害虫，只为害我国重要的药用植物杜仲

（Eucommia ulmoides Oliver）[22]。交配后的杜仲

梦尼夜蛾雌蛾通常选择杜仲嫩叶进行产卵，孵化的

幼虫直接以杜仲叶片为食。该虫食量大，扩散蔓延

快，为害时期长，已经成为我国杜仲产业最具威胁

的虫害之一[23-25]。对其他夜蛾科昆虫的研究发现，

昆虫行为与嗅觉功能关系密切，干扰昆虫对异性和

寄主的嗅觉识别已发展成为重要的害虫无公害防治

手段[26]。SNMPs、气味受体等嗅觉蛋白在昆虫配偶

识别、寄主选择等行为中发挥了重要作用，探究昆

虫嗅觉蛋白的功能和表达规律可以为开发针对昆虫

嗅觉的害虫防治手段提供科学依据[27]。本研究在杜

仲梦尼夜蛾中鉴定得到 3个 CD36家族受体同源基

因（OsonSNMP1、OsonSNMP2和 OsonSRb1）；
这些基因编码的蛋白具有 2个位于碳/氮端的跨膜

区域和介于跨膜区域之间的胞外结构域；胞外结构

域具有 6～8个保守的半胱氨酸残基，并包含一个

主要由反向平行 β-折叠构成的桶状核心；定量

PCR结果表明 OsonSNMPs和 OsonSRb1主要在

嗅觉功能相关的器官中表达。本研究为研究杜仲梦

尼夜蛾 CD36家族同源基因的嗅觉功能提供了科学

数据。

 1　 研究方法

 1.1    试虫准备

杜仲梦尼夜蛾幼虫采自湖南省张家界市江娅林

场，带回实验室后置于恒温培养箱（温度 27 ± 1
℃，相对湿度 70% ± 5%，光周期 16L∶8D），以

新鲜的杜仲叶片饲养至成虫。幼虫化蛹后，在体视

镜下观察腹部生殖节判断雌雄。羽化 1～3 d的成

虫用于解剖获取触角、口器、胸、腹、足和翅，其

中触角、口器、足和翅分别来自 20头雄虫和

20头雌虫，胸和腹分别来自 3头雄虫和 3头雌

虫；所有组织在液氮中保存直至 RNA提取。

 1.2    RNA提取与 cDNA合成

将杜仲梦尼夜蛾组织研磨成粉末，使用柱式动

物组织总 RNA抽提纯化试剂盒（生工，上海）进

行 RNA提取，操作步骤按说明书执行；RNA浓度

和纯度在核酸蛋白测定仪（Eppendorf，德国）测

定。使用自带基因组 DNA移除的 cDNA合成试剂

盒（全式金，北京）进行 cDNA第一链合成，按

照试剂盒说明书进行加样，样品在 PCR仪（博日

科技，杭州）中 42 ℃ 反应 15 min，85 ℃ 加热

5 s终止反应；合成的 cDNA在−20 ℃ 保存。

 1.3    生物信息学分析

从我们前期获得的杜仲梦尼夜蛾转录组数据中
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筛选注解为 “Sensory  neuron  membrane  protein”
和 “ Class  b  Scavenger  receptor”的基因。使用

Primer Premier软件将基因翻译成蛋白质序列。使

用 NCBI网 站 的 BlastP服 务 （ http://blast.ncbi.
nlm.nih.gov/）进行相似蛋白序列搜索。采用

ProtParam tool在线工具（https://web.expasy.org/
protparam）对蛋白质分子量和理论等电点进行预

测；蛋白跨膜区域采用 DTU Health Tech网站的

跨膜区域预测服务（https://services.healthtech.
dtu.dk/service.php?TMHMM-2.0）进行预测；疏

水性预测采用 expasy在线工具（ https://web.
expasy.org/protscale/）。蛋白质胞外结构同源建

模使用Swiss-model线上服务（https://swissmodel.
expasy.org/），预测的蛋白空间结构使用 Visual

Molecular Dynamics软件呈现和展示重要氨基酸

残基。预测的 SNMP结构与系统发育分析使用

MEGA5.0软件，采用步长法构建邻接树，重复

1 000次[28]。

 1.4    基因克隆与实时荧光定量 PCR
使用 Primer Premier软件设计特异性引物进

行基因克隆 (表 1)；PCR反应体系包含 12.5 μL
2xTaq MasterMix（康为世纪，北京），上下游引

物各 1 μL，cDNA模板 1 μL，灭菌水 9.5 μL。反

应程序为 95 ℃ 预变性 5 min；然后 35个循环的

95 ℃ 变性 10  s，60 ℃ 退火 30  s，72 ℃ 延伸

90 s；最后 72 ℃ 延伸 5 min。PCR产物经 1%的

琼脂糖凝胶电泳检测后送生物公司测序（生工，

上海）。
 
 

表 1    本研究中使用的引物

Table 1    Primers used in this study
引物名称
Primer

引物序列
Sequence

备注
Note

OsonSNMP1c-F ACAACGGACACCTTCAAAGAAAGCGA 基因克隆

OsonSNMP1c-R CCATACGATCGCCAAGCTCAGGAGT 基因克隆

OsonSNMP2c-F TAAAAAGTGTAAAAGTAAAGTAAAAGTGTTCA 基因克隆

OsonSNMP2c-R TTCCATCAATTGCCTTTATTAACCT 基因克隆

OsonSRb1c-F ATCAAAATGCAAGGTCGTGATAAGTGGTG 基因克隆

OsonSRb1c-R TTGACGCCTATCCTTACAATTTATCTTCTACT 基因克隆

OsonSNMP1q-F TGGCAACTGCCCTCCTAAAG 定量分析

OsonSNMP1q-R GGTCGCTGTCCAGGAAATGA 定量分析

OsonSNMP2q-F ACGGATGCTTGTTGATGGGT 定量分析

OsonSNMP2q-R CTCTGTCAGGCTTGATGCCA 定量分析

OsonSRb1q-F GCCAATACGACTCCCCGATT 定量分析

OsonSRb1q-R ATCCCCTCGACTTGCTCTCT 定量分析

OsonTUAq-F AACCTGAACCGTCTCATCGG 定量分析

OsonTUAq-R CAAGGGGAAGTGGATACGGG 定量分析

OsonNAPDHq-F CTATTTTCGATGCCGCTGCC 定量分析

OsonNAPDHq-R TAACGCGGTTGGAGTATCCG 定量分析

 
 

根 据 测 序 结 果 在 NCBI网 站 中 的 Primer
Blast服 务 （ https://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/
primer-blast）中设计实时荧光定量PCR引物 (表 1)。
实时荧光定量 PCR在 PikoReal荧光定量 PCR仪

（Thermal，美国）中进行，反应体系为 10 mL，
包含 5 μL 2xTaq UltraSYBR Mixture（康为世纪，

北京），上下游引物各 0.5 μL，cDNA模板 1 μL，

灭菌水 3 μL。反应程序为 95 ℃ 预变性 10 min；
然后 40个循环的 95 ℃ 变性 5 s，60 ℃ 退火 30 s。
以 OsonTUA和 OsonNAPDH基因作为内参基

因，雌虫腹部为参考组织，采用 2−△△CT 法计算

OsonSNMPs和 OsonSRb1基因在不同组织中的

相对表达水平；使用 SPSS 17.0软件中的 One-
way analysis of variance (One-way ANOVA)方法
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对 OsonSNMPs和 OsonSRb1在杜仲梦尼夜蛾不

同组织中的表达水平进行差异显著性分析。

 2　 研究结果

 2.1    基因鉴定

我们从杜仲梦尼夜蛾中克隆得到 3个隶属于

CD36家族的基因 (表 2)，包括 2个 SNMPs基因

(OsonSNMP1和 OsonSNMP2)和 1个 SRb亚族

基因 (OsonSRb1)。OsonSNMP1开放阅读框长度

为 1 575 bp，推导蛋白包含 524个氨基酸，预测

的蛋白分子量为 59.08 kDa，理论等电点 6.31。
OsonSNMP2开放阅读框 1 563 bp，预测其推导

蛋白包含 520个氨基酸，分子量 58.58 kDa，等电

点 6.62。OsonSRb1开放阅读框长度为 1 548 bp，
编码的蛋白包含 515个氨基酸，分子量 58.0 kDa，
等电点 5.93。

 
 

表 2    OsonSNMPs和 OsonSRb1序列特征

Table 2    Characteristics of OsonSNMPs and OsonSRb1 sequence

基因名称
Gene name

开放阅读框
ORF /bp

分子量
Mw /kDa

等电点
pI

长度
Length /aa

推导蛋白
Protein

氮端/碳端胞内序列
N-/C-termius

氮端/碳端跨膜区域
TM

胞外区域
EC

OsonSNMP1 1 575 59.08 6.31 524 8/43 23/23 427

OsonSNMP2 1 563 58.58 6.62 520 6/26 23/23 442

OsonSRb1 1 548 58.0 5.93 515 18/38 23/23 413

 
 

 2.2    序列一致性和系统发育分析

序列一致性分析发现，OsonSNMP1与甘蓝夜

蛾（Mamestra  brassicae）的 MbraSNMP1序列

一致性较高，达到 93.90%；OsonSNMP2与甜菜

夜蛾（Spodoptera exigua）的 SexiSNMP2序列

一致性较高，达到 89.62%。OsonSRb1s与其他

夜蛾科昆虫的 SRb家族基因序列一致性较高

（72.18%～94.22%）。OsonSNMP1、OsonSNMP2
和 OsonSRb1三 者 之 间 序 列 一 致 性 较 低 ；

OsonSNMP1与 OsonSNMP2的 序 列 一 致 性 为

31.57%，与OsonSRb1的为26.44%；OsonSNMP2
与 OsonSRb1的序列一致性为 27.33%。在昆虫

SNMPs和 SRb1基 因 构 成 的 系 统 发 育 树 中

SNMP1、SNMP2和 SRb1各自聚为一支 (图 1)，
其 中 SNMP1分 支 和 SNMP2分 支 临 近 。

OsonSNMP1和 OsonSNMP2分别位于 SNMP1
分 支 和 SNMP2分 支 ， 其 中 OsonSNMP1与

MsepSNMP1临近，步长为 92%。OsonSNMP2
与 5个夜蛾科昆虫的 SNMP2基因所在分支临近，

步 长 为 51%。 OsonSRb1位 于 鳞 翅 目 昆 虫 的

SRb1基因分支，且位于分支的边缘。

 2.3    推导蛋白结构预测

OsonSNMP1、 OsonSNMP2和 OsonSRb1
推导蛋白为包含 2个跨膜区域的膜蛋白；氮末端和

碳末端位于细胞内，2个疏水的跨膜区域分别靠近

氮端和碳端，跨膜区域之间是一个大的细胞外结构

(图2A)。OsonSNMP1、OsonSNMP2和OsonSRb1
氮末端细胞内结构分别包含 8、6和 18个氨基酸

残基；碳末端细胞内结构分别为 43、26和 38个

氨基酸残基；3个蛋白氮端、碳端跨膜区域均包含

23个氨基酸残基；胞外结构分别为 427、442和

413个氨基酸残基 (表 2)。
胞外结构域空间结构预测表明，OsonSRb1

和 OsonSNMP2具有 1个由反向平行 β-折叠构成

的桶状核心和多个位于该核心外围的 α-螺旋。

OsonSRb1的细胞外结构域上有 6个保守的半胱

氨酸残基（C1～C6）(图 2A)，空间结构模型显示

这些半胱氨酸残基参与了 3个二硫键键的形成

（C1～C3、C2-C6和C4～C5）(图2B)。OsonSNMP1
和 OsonSNMP2的胞外结构域上存在 8个保守的

半胱氨酸残基（C1～C8）(图 2A)，其中 C3～C8
与 OsonSRb1的 C1～C6同源，可能参与了 3个

二硫键键的形成（C3～C5、C4～C8和 C6～C7），
另 外 OsonSNMP1和 OsonSNMP2的 C1和

C2在空间上临近，但当前模型中并未形成二硫键

(图 2C,  D)。疏水性分析发现，OsonSNMP1、
OsonSNMP2和 OsonSRb1包含多个疏水性区域

(图 3A～C)，其中碳 /氮端跨膜区域疏水值最高；

在胞外结构域也存在 1个疏水性区域，该区域为一
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段富含疏水性氨基酸残基的 α-螺旋。OsonSRb1、
OsonSNMP1和 OsonSNMP2胞外结构富含疏水

性氨基酸残基的 α-螺旋位于蛋白的端部 (图 3D～
F)；疏水性氨基酸残基占比分别为 55.5%、58.6%
和 58.6%。 OsonSNMP1、 OsonSNMP2和

OsonSRb1胞外结构的 β-折叠核心区域形成了

1个中空的桶状结构，该结构与其他二级结构一起

形成了一个贯穿整个蛋白的通道，通道入口靠近蛋

白顶端，出口朝向细胞膜 (图 3D～I)。

 2.4    组织分布

通过荧光定量 PCR实验结果表明，杜仲梦尼

夜蛾 OsonSNMPs和 OsonSR1均在触角中大量

表达 (图 4)。OsonSNMP1在雌雄虫的触角、翅和

雌虫足中表达水平较高，且在雄虫触角和雌虫翅中

的表达水平显著高于其他组织 (图 4A)。OsonSNMP2
在雌虫触角和足中表达水平较高；在雌虫足中的表

达水平低于雌虫触角，但显著高于其他组织 (图 4B)。
OsonSR1在雄虫触角和口器，以及雌虫口器中的
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图 1    昆虫 CD36家族受体同源蛋白的系统发育分析

Fig. 1    Phylogenetic analysis of CD36 homologs in insects
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表达水平显著高于其他组织 (图 4C)。

 3　 讨论

CD36家族受体是一类在脂肪细胞、肝细胞、

血细胞、嗅觉上皮细胞等多种细胞中广泛表达的受

体蛋白[29]，在脊椎动物免疫、代谢、血管形成和行

为中发挥了重要作用[30]。昆虫 SNMPs和 SRbs与

脊椎动物 CD36家族基因同源，在化学感受和脂类

物质转运过程中发挥了重要作用[8, 14]。本研究在杜

仲单食性害虫杜仲梦尼夜蛾中克隆得到 2个 SNMPs
基因和 1个 SRbs基因。这些基因编码的蛋白具

有 CD36家族受体的典型特征，包含 2个分别位

于氮端和碳端的跨膜区域和 1个包含保守半胱氨酸

残基的细胞外结构。蛋白结构预测发现，昆虫

OsonSRb1和 OsonSNMPs均包含一个由 β-折叠

构成的桶状结构，6个保守半胱氨酸残基参与形成

了 3个二硫键。序列一致性分析发现，这 3个基

因编码的蛋白与各自亚族蛋白序列一致性较高，但

相 互 之 间 序 列 一 致 性 较 低 ： OsonSNMP1与
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图 2    OsonSNMPs和 OsonSRb1蛋白结构和保守半胱氨酸残基在胞外结构域的空间分布

Fig. 2    Protein structure of OsonSRb1 and OsonSNMPs and distribution of conserved cysteine residues in
extracellular domain
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OsonSNMP2为31.57%，与OsonSRb1为26.44%，

OsonSNMP2与 OsonSRb1为 27.33%。

OsonSNMP1和 OsonSNMP2在雌雄蛾的触角中

大量表达；OsonSRb1在雌雄蛾的触角和口器大

量表达；此外，这些基因在翅上也有一定表达。我

们的研究结果表明 OsonSNMP1、OsonSNMP2
和 OsonSRbs属于 CD36家族，这些基因可能在

杜仲梦尼夜蛾感觉器官中发挥了重要功能。

昆虫 SRbs蛋白结构域与脊椎动物 CD36家族

受体类似，包含 2个靠近碳/氮末端的跨膜区域和
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图 3    OsonSNMPs和 OsonSRb1疏水性分析和胞外结构域空间结构

Fig. 3    Hydrophobicity analysis and extracellular domain stereo view of OsonSRb1 and OsonSNMPs
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1个胞外结构域，以及位于细胞内的碳/氮末端。

CD36家族受体的胞外结构域在配体结合和转移中

起到了重要作用 [7]。人类 CD36胞外结构域具有

1个主要由 β-折叠构成的通道和 1个位于顶端 α-
螺旋区域的疏水性区域[31]。该通道包含 1～2个靠

近蛋白顶端的入口和 1个朝向细胞膜的出口，脂溶

性化合物到达疏水性区域后沿通道滑向细胞膜[32]。

本研究预测了 OsonSRb1的蛋白结构，发现该蛋

白符合 CD36家族受体的结构特征，位于胞外结构

核心区域的 β-折叠形成了一个中空的桶状结构，

与其他二级结构一起形成了一条贯穿蛋白的通道，

此外 OsonSRb1端部具有 1个富含疏水性氨基酸

残基的 α-螺旋，我们推测 OsonSRb1能够捕获细

胞外的脂溶性化合物，并通过蛋白内的通道将这些

化合物向下游传递。在脊椎动物中，血脂主要以脂

蛋白的形式进行运输，CD36家族受体通过胞外结

构顶端的丙氨酸残基与脂蛋白结合，并借助核心区

域的通道转运疏水性的长链脂肪酸 [32]。昆虫

CD36家族受体也能够结合长链脂肪酸等脂溶性物

质，这些膜蛋白在昆虫脂肪酸代谢、免疫、感觉等

生理活动中发挥了重要作用。在家蚕中，BmorSRbs
家族受体与脂蛋白相互作用，促进固醇类化合物的

摄入和转运[33]；BmorSCRB8可以直接与病原关联

因子结合，提高机体对病原的清除效力 [18]。果蝇

SRbs受体 ninaD参与了细胞对类胡萝卜素的摄

入，由于类胡萝卜素是视觉发色团合成的重要原

料，缺失 ninaD基因会导致果蝇失明[20, 34]。Yang
和 Zhang[35] 对果蝇嗅觉系统的蛋白互作分析发

现，果蝇 SRbs与嗅觉功能高度关联，这些蛋白可

能在嗅觉系统中参与了脂类转运和废弃代谢物清理。

昆虫 SNMPs结构符合 CD36家族受体的结构

特征，也具有主要由 β-折叠构成的通道和位于胞

外结构顶端的疏水性区域。Gomez-Diaz等[36] 以哺

乳动物 CD36家族受体为模板分析果蝇 SNMP1空

间结构，发现果蝇 SNMP1的胞外结构也具有 1个

足以容纳性信息素的通道，氨基酸定点突变阻塞这

个通道后会降低果蝇对性信息素的嗅觉电位反应，

而异源表达小鼠 CD36家族受体能够恢复果蝇

SNMP1 突变体对性信息素的嗅觉电位反应，表明

昆虫 SNMPs可能具有与脊椎动物 CD36家族受体

类似的功能。本研究预测了 OsonSNMPs胞外区

域的蛋白结构，位于蛋白核心区域的 β-折叠与其

他二级结构一起形成了一条贯穿蛋白的通道，此外

在 OsonSNMP1和 OsonSNMP2胞外结构端部均

有 1个富含疏水性氨基酸残基的 α-螺旋，我们推

测 OsonSNMPs与脊椎动物 CD36家族受体和其

他昆虫 SNMPs类似，能够捕获细胞外的疏水性气

味化合物分子，并通过蛋白内的通道将这些化合物

向气味受体传递。CD36家族受体结合的配体包括

各种氧化脂蛋白、乙酰化脂蛋白和各种天然脂蛋

白，在 CD36存在的条件下，长链脂肪酸从血清蛋

白或磷酸双分子层上分离可以发生在毫秒之内[37]。

在果蝇中，SNMP1能极大提高感觉神经元对性信

息素的敏感性，这一现象可能是由于 SNMP1能够

从气味结合蛋白上卸载了气味分子，并通过胞外结

构的通道将气味分子输送到气味受体进行识别[11, 36, 38]。
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图 4    OsonSNMPs和 OsonSRb1在不同组织中的表达

Fig. 4    Expression of OsonSNMPs and OsonSRb1 in different tissues
 

  第 5 期 黄星瑞，等： 杜仲梦尼夜蛾 CD36家族同源基因克隆与组织分布研究 79



在脊椎动物嗅觉上皮细胞中分布的 CD36家族

受体参与了油酸、醛类的嗅觉感受 [39-41]。昆虫

CD36家族受体也在嗅觉功能中发挥了重要作用；

这些嗅觉蛋白的组织分布主要包括触角、下颚须、

下唇须等感觉器官 [42-44]。沙漠蝗 SgreSNMP1和

SgreSNMP2在触角中大量表达，组织定位发现

SgreSNMP1在感觉神经元树突和支持细胞绒毛上

分布，SgreSNMP2只在支持细胞绒毛分布，以上

组织分布情况表明示 SgreSNMP1可能参与了气味

分子的接收和嗅觉淋巴液内气味分子清除，而

SgreSNMP2的功能仅限于嗅觉淋巴液内气味分子清

除[45-46]。在果蝇中，SNMP1被证实定位于触角感

受器基部的感觉神经元，并参与了气味受体对性信

息素的识别过程[11, 41]。本研究发现，OsonSNMP1
和 OsonSNMP2在杜仲梦尼夜蛾触角中大量表

达，OsonSRb1在雌雄蛾的触角和口器大量表

达；与嗅觉器官高度关联的表达模式和与脊椎动物

类似的蛋白结构暗示这些基因在杜仲梦尼夜蛾嗅觉

系统中发挥了功能。此外，OsonSNMP1在运动相

关的组织足和翅中也大量表达。但是这些蛋白的具

体嗅觉功能还有待进一步细胞定位和蛋白功能实验

来验证。

 4　 结论

综 上 ， OsonSNMP1、 OsonSNMP2和

OsonSRb1具有脊椎动物 CD36家族受体类似的

空间结构，包含 2个跨膜区域和 1个细胞外结构

域；胞外结构域具有 1个主要由反向平行 β-折叠

构成的桶状核心和 1个富含疏水性氨基酸残基的

α-螺旋。OsonSNMP1和 OsonSNMP2在杜仲梦

尼夜蛾触角中大量表达，OsonSRb1在雌雄蛾的

触角和口器大量表达。与嗅觉器官高度关联的表达

模式和与脊椎动物类似的蛋白结构表明这些基因可

能在杜仲梦尼夜蛾嗅觉系统中发挥了功能。
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Cloning and Tissue Distribution of Homologous Genes of CD36
Family in Orthosia songi Chen et Zhang (Lepidoptera:

Noctuidae)

HUANG Xing-rui1,2, YANG Jie1, ZOU Jie1,2, WEN Xi1,
HU Chuan-hao1, ZHANG You-xiang1, HUANG Xing-long1,2

(1. Jishou University, College of Biology and Environmental Sciences, Jishou　416000, Hunan, China; 2. Jishou University,
National and Local United Engineering Laboratory of Integrative Utilization of

Eucommia ulmoides, Jishou　416000, Hunan, China)

Abstract: [Objective]  To  reveal  the  sequence  characteristics  and  expression  profiles  of  CD36  homolog
genes, sensory neuron membrane proteins (SNMPs) and class b scavenger receptors (SRb) in Orthosia
songi Chen et Zhang. [Method] Specific primers were used to clone the SNMP and SRb genes. The pro-
tein encoded by these genes were constructed by homo-modeling, and the gene expression profiles were
determined by quantitative fluorescent real-time PCR. [Result] Three CD36 homolog genes (OsonSNMP1,
OsonSNMP2 and OsonSRb1) were identified from O. songi. The proteins encoded by these genes con-
sisted of two transmembrane domains and an extracellular domain. The extracellular domain contained an
antiparallel  β-barrel core and a hydrophobic domain near the top. OsonSNMP1 was mainly expressed in
the antennae and wings of male and female moth, and the expression level in male antennae was signific-
antly higher than that in other tissues. OsonSNMP2 was discriminatorily expressed in male and female an-
tennae and female wings, and its expression level in female antennae was significantly higher than that in
other tissues. OsonSRb1 were specifically expressed in the antennae and mouthparts of male and female.
[Conclusion] The proteins encoded by OsonSNMP1, OsonSNMP2 and OsonSRb1 have similar structures
with CD36 receptors in vertebrates. Their expression profiles highly associated with olfactory organs indic-
ate the potential roles in olfactory systems. These results provide experimental data for further study on the
olfactory function of CD36 homolog genes in Orthosia songi.
Keywords:  Orthosia  songi;  olfactory;  CD36  family;  Sensory  neuron  membrane  protein;  Class  b
scavenger receptor
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