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摘要：［目的］了解白蜡虫泌蜡高峰期所表达的热激蛋白及其序列特征。［方法］从白蜡虫转录组数据库筛选获得

ｈｓｐ１０、ｈｓｐ２０、ｈｓｐ４０、ｈｓｐ６０、ｈｓｐ７０、ｈｓｐ９０基因序列，进行序列联配和进化树分析，并对 ｈｓｐ４０、ｈｓｐ６０、ｈｓｐ９０基因在不同
温度下ｍＲＮＡ相对表达量情况进行荧光定量ＰＣＲ检测。［结果］从白蜡虫转录组数据库中共筛选出３２条ｈｓｐ基因
序列，序列分析发现它们与目前已报道的序列具有很高一致性，大部分含有保守区域和特征序列，能够与同目昆虫

基因聚为一支。ｈｓｐ４０、ｈｓｐ６０、ｈｓｐ９０基因均能被温度诱导。［结论］在白蜡虫泌蜡高峰期共鉴定到３２个热激蛋白非
重复序列基因（ｕｎｉｇｅｎｅ）：ｈｓｐ１０ｕｎｉｇｅｎｅ３个，ｈｓｐ２０ｕｎｉｇｅｎｅ１个，ｈｓｐ４０ｕｎｉｇｅｎｅ１１个，ｈｓｐ６０ｕｎｉｇｅｎｅ１个，ｈｓｐ７０ｕｎｉ
ｇｅｎｅ１３个，ｈｓｐ９０ｕｎｉｇｅｎｅ３个。
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　　白蜡虫（ＥｒｉｃｅｒｕｓｐｅｌａＣｈａｖａｎｎｅｓ）是一种具有
重要经济价值的资源昆虫，２龄雄虫所分泌的白蜡

在医药、食品、化工等行业具有重要的应用价

值［１］。白蜡虫从温带到热带均有分布［２］，在白蜡
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的生产中，主要采用“高山产虫，低山产蜡”的生产

模式，利用低山区域高温、高湿度和低光照的环境

刺激增加白蜡虫泌蜡量［３－４］。因此，研究白蜡虫对

极端温度、湿度等不良环境的适应性，对于了解白

蜡虫自然种群的分布特点、扩大白蜡产区、提高白

蜡产量具有重要意义。

热激蛋白（ｈｅａｔｓｈｏｃｋｐｒｏｔｅｉｎ，ＨＳＰ），作为一种
参与生物体抗逆反应的应激蛋白，能够防止或消除

肽链错误折叠、辅助完成正确折叠，保证机体能够进

行正常的生理活动，对于生物抵御诸如极端温度、拥

挤、干燥、缺氧等不良环境具有重要作用［５－１０］。前

期研究发现，ｈｓｐ基因的表达与白蜡虫受到低温和高
温胁迫以及发育过程密切相关，在温度胁迫和发育

过程可能起到重要作用［１１－１２］，但是目前对白蜡虫

ＨＳＰ基因家族缺少系统的分析。
ＨＳＰｓ一般根据分子量大小被划分为 ＨＳＰ１０、

ＨＳＰ２０、ＨＳＰ４０、ＨＳＰ６０、ＨＳＰ７０、ＨＳＰ９０和 ＨＳＰ１００，不
同的ＨＳＰｓ具有不同的序列特征，有的是组成型，参
与生物体的生长发育，有的是诱导型，发挥分子伴侣

的功能［１３］。因此，对白蜡虫所有 ＨＳＰｓ进行系统的
序列分析是了解 ＨＳＰｓ在白蜡虫中功能的基础。本
研究从白蜡虫２龄雄虫泌蜡高分期转录组中筛选
ｈｓｐ基因，对 ｈｓｐ基因进行序列联配和系统进化分
析，并分析部分 ｈｓｐ基因在不同温度胁迫下的基因
表达动态，为ｈｓｐ基因功能研究奠定基础。

１　材料和方法
１．１　实验材料

所用白蜡虫采自昆明中国林业科学研究院资源

昆虫所人工大棚（１０２．７３°Ｅ、２５．０４°Ｎ）内女贞
树上。

１．２　实验试剂
ＤＥＰＣ原液购自上海生工公司，异丙醇、三氯甲

烷、无水乙醇等分析纯购自天津市风帆化学试剂科

技有限公司，Ｔｒｉｚｏｌ、用于ｑＲＴＰＣＲ的ＭＭＬＶ第一链
合成系统试剂盒购自 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司（中国），Ｓｓｏ
ｆａｓｔＥｖａＧｒｅｅｎＳｕｐｅｒｍｉｘ试剂盒购自 ＢｉｏＲａｄ公司
（美国）。

１．３　ｈｓｐ基因家族鉴定
转录组数据库（ＳＲＡ０４７２８６）来自ＹａｎｇＰｕｅｔａｌ．

（２０１２）［１４］，将从 ＮＣＢＩｎｒ数据库注释为 ｈｓｐ的氨基
酸序列选出，利用ＮＣＢＩ中的ＢＬＡＳＴＸ在默认参数下

进一步的比对确认，选择排序靠前且注释为 ｈｓｐ的
序列。

１．３．１　序列联配　从ＮＣＢＩ数据库下载已知的昆虫
热激蛋白序列，利用 ＤＮＡＭＡＮＶ６软件多序列比对
功能对 ＢＬＡＳＴＸ筛选过的 ＨＳＰ１０、ＨＳＰ２０、ＨＳＰ４０、
ＨＳＰ６０、ＨＳＰ７０、ＨＳＰ９０氨基酸序列与已知序列联配，
在默认参数下进行。

１．３．２　构建进化树　在构建进化树时，将含有同一
保守区域的ＨＳＰ氨基酸序列片段进行聚类分析，将
这些氨基酸序列与 ＮＣＢＩ中的已知昆虫 ＨＳＰｓ氨基
酸序列通过ＣｌｕｓｔａｌＸ１．８３软件进行完全比对并输出
ＦＡＳＴＡ格式文件，然后将 ＦＡＳＴＡ格式文件载入
ＭＥＧＡ５．１软件选择ＮＪ（ＮｅｉｇｈｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇ，邻接法）进
行聚类分析，Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ法１０００次重复评估结果可信
度。

１．４　荧光定量ＰＣＲ检测
对从转录组筛选出的 ｈｓｐ４０、ｈｓｐ６０、ｈｓｐ９０基因

分别随机选取一个基因，并在不同温度下 ｍＲＮＡ相
对表达量情况进行荧光定量检测，ＲＮＡ提取、ｃＤＮＡ
合成、引物的设计与合成、ｑＲＴＰＣＲ等具体实验操作
参考刘魏魏等（２０１３）［１１］，以白蜡虫 βａｃｔｉｎ为内参
基因，数据分析时，?用 ２－ΔΔＣｔ法进行相对定量分
析，采用 ＤＰＳ数据处理软件中 ＬＳＤ法（ｌｅａｓｔｓｉｇｎｉｆｉ
ｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ，最小显著差法）进行差异显著性统计
分析，显著检验水平为Ｐ＜０．０１。

２　结果
２．１　ＨＳＰｓ序列分析
２．１．１　ＨＳＰ１０　从白蜡虫转录组中得到 ３个
ｈｓｐ１０，核苷酸序列长度分别是１８６ｂｐ、１２０ｂｐ和１０８
ｂｐ，ＮＣＢＩＢｌａｓｔ比对 Ｅｖａｌｕｅ≤１．０×１０－５，与丽蝇蛹
集金小蜂（ＮａｓｏｎｉａｖｉｔｒｉｐｅｎｎｉｓＷａｌｋｅｒ）ＨＳＰ１０氨基酸
序列的一致性分别为４２．８６％、５８．５４％和７９．４９％
（表１和图１）。
２．１．２　ＨＳＰ２０　从白蜡虫转录组中得到 １个
ｈｓｐ２０，核苷酸序列长度为１８６ｂｐ，ＮＣＢＩＢｌａｓｔ比对Ｅ
ｖａｌｕｅ≤１．０×１０－５，与实验室前期获得的白蜡虫
ＨＳＰ２０氨基酸序列同区段进行比对，与同源性的
ＨＳＰ２１．５的一致性为 ４２．００％，与物种特异性的
ＨＳＰ２１．７的一致性为 １００％（表 １），ｈｓｐ２０ｕｎｉｇｅｎｅ
（１）是属于ｈｓｐ２１．７的基因片段，因此 ｅｐＨＳＰ２０（１）
为物种特异性ＨＳＰ２０。

９７７
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表１　鉴定获得的基因及其序列信息、比对结果

基因
核苷酸序列

长度／ｂｐ

利用基本的局部相似性比对搜索工具（ＢＬＡＳＴ）
在美国国家生物技术信息中心（ＮＣＢＩ）
进行序列比对的期望值（Ｅｖａｌｕｅ）

与其它昆虫ＨＳＰ氨基酸序列
比对的一致性／％

ｈｓｐ１０

ｈｓｐ２０

ｈｓｐ４０

ｈｓｐ６０

ｈｓｐ７０

ｈｓｐ９０

ｕｎｉｇｅｎｅ（１） １８６
ｕｎｉｇｅｎｅ（２） １２０
ｕｎｉｇｅｎｅ（３） １０８

ｕｎｉｇｅｎｅ（１） １８６

ｕｎｉｇｅｎｅ（１） １２０１
ｕｎｉｇｅｎｅ（２） １７４６
ｕｎｉｇｅｎｅ（３） ４９２
ｕｎｉｇｅｎｅ（４） ２４６
ｕｎｉｇｅｎｅ（５） １６２
ｕｎｉｇｅｎｅ（６） ３００
ｕｎｉｇｅｎｅ（７） ３９９
ｕｎｉｇｅｎｅ（８） １０５
ｕｎｉｇｅｎｅ（９） ８３０
ｕｎｉｇｅｎｅ（１０） １１４２
ｕｎｉｇｅｎｅ（１１） １７９１
ｕｎｉｇｅｎｅ（１） ３０３
ｕｎｉｇｅｎｅ（１） ２６７
ｕｎｉｇｅｎｅ（２） ３５１
ｕｎｉｇｅｎｅ（３） ５０１
ｕｎｉｇｅｎｅ（４） ３５１
ｕｎｉｇｅｎｅ（５） ４５０
ｕｎｉｇｅｎｅ（６） １４３４
ｕｎｉｇｅｎｅ（７） ３５４
ｕｎｉｇｅｎｅ（８） ３５１
ｕｎｉｇｅｎｅ（９） ６９０
ｕｎｉｇｅｎｅ（１０） １１３１
ｕｎｉｇｅｎｅ（１１） ８３１
ｕｎｉｇｅｎｅ（１２） ２１３
ｕｎｉｇｅｎｅ（１３） （６８６）
ｕｎｉｇｅｎｅ（１） ２７０
ｕｎｉｇｅｎｅ（２） ７２３
ｕｎｉｇｅｎｅ（３） ７３２

Ｅｖａｌｕｅ１．０×１０－５

丽蝇蛹集金小蜂

白蜡虫２１．５
白蜡虫２１．７
东亚飞蝗

黑腹果蝇

黑腹果蝇

意大利蜜蜂

４２．８６％
５８．５４％
７９．４９％
４２．００％
１００．００％
２６．４２％
１８．６６％
３４．３０％
５８．２１％
６２．２２％
４１．５９％
６６．８５％
５７．５０％
１５．９３％
２４．３７％
１６．８８％
７４．００％
８７．５０％
７１．０５％
８６．２５％
７９．４６％
８３．７８％
６６．９５％
５４．２４％
８３．３３％
８１．００％
７０．５９％
６０．５２％
９５．７１％
８１．０２％
９１．０１％
５０．６３％
４５．３８％

注：白蜡虫与其它昆虫 ＨＳＰ１０氨基酸序列比对，所分析的 ＨＳＰ１０来源及 ＧｅｎＢａｎｋ登录号如下：ＡＰ，豌豆长管蚜 Ａｃｙｒｔｈｏｓｉｐｈｏｎｐｉｓｕｍ

Ｈａｒｒｉｓ（ＮＰ＿００１１１９６６６）；ＧＭ，萨凡纳采采蝇Ｇｌｏｓｓｉｎａｍｏｒｓｉｔａｎｓｍｏｒｓｉｔａｎｓ（ＡＤＤ１９７１８）；ＮＶ，丽蝇蛹集金小蜂（ＸＰ＿００１５９９９９２）。

图１　ｅｐＨＳＰ１０（１）／（２）／（３）与其它昆虫ＨＳＰ１０氨基酸序列比对

２．１．３　ＨＳＰ４０　从白蜡虫转录组比对之后得到１１
条ｈｓｐ４０，它们的核苷酸序列长度在１０５ｂｐ和１２０１

ｂｐ之间，ＮＣＢＩＢｌａｓｔ比对 Ｅｖａｌｕｅ≤１．０×１０－５，与东
亚飞蝗（ＬｏｃｕｓｔａｍｉｇｒａｔｏｒｉａＭｅｙｅｎ）ＨＳＰ４０氨基酸序
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列的一致性从１５．９３％到６６．８５％，这１１条氨基酸
序列都包含 Ｊ结构域，其中 ｅｐＨＳＰ４０（７）还含有 Ｇ／
Ｆ结构域（表１）。进化树结果表明，白蜡虫 ＨＳＰ４０
与半翅目聚在一起。

２．１．４　ＨＳＰ６０　从白蜡虫转录组比对之后得到 １

条ｈｓｐ６０，核苷酸序列长度是３０３ｂｐ，ＮＣＢＩＢｌａｓｔ比对
Ｅｖａｌｕｅ≤１．０×１０－５，与黑腹果蝇（Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａｍｅｌａ
ｎｏｇａｓｔｅｒＭｅｉｇｅｎ）ＨＳＰ６０氨基酸序列的一致性为
７４．００％（表１和图２）。进化树结果表明，ｅｐＨＳＰ６０
（１）与半翅目聚为一支。

注：白蜡虫与其它昆虫ＨＳＰ６０氨基酸序列比对，所分析的ＨＳＰ６０来源及ＧｅｎＢａｎｋ登录号如下：ＤＭ，黑腹果蝇（ＡＡＦ４７９９９）；ＴＣ，赤拟谷盗（ＸＰ

＿９７１６３０）；ＡＭ，意大利蜜蜂ＡｐｉｓｍｅｌｌｉｆｅｒａＬｉｇｕｓｔｉｃａＳｐｉｎｏｌａ（ＸＰ＿３９２８９９）；ＬＳ，美洲斑潜蝇ＬｉｒｉｏｍｙｚａｓａｔｉｖａｅＢｌａｎｃｈａｒｄ（ＡＡＷ４９２５１）。

图２　ｅｐＨＳＰ６０（１）与其它昆虫ＨＳＰ６０氨基酸序列比对

２．１．５　ＨＳＰ７０　从白蜡虫转录组中比对之后得到
１３条ｈｓｐ７０，核苷酸序列长度在２１３ｂｐ和１４３４ｂｐ
之间，ＮＣＢＩＢｌａｓｔ比对 Ｅｖａｌｕｅ≤１．０×１０－５，序列联
配发现，与黑腹果蝇 ＨＳＰ７０比对的一致性从
４５．３８％到 ９５．７１％，ｅｐＨＳＰ７０（２）、ｅｐＨＳＰ７０（４）、
ｅｐＨＳＰ７０（５）、ｅｐＨＳＰ７０（８）含有ＨＳＰ７０家族的特征
序列 ＩＤＬＧＴＴＹＳ；ｅｐＨＳＰ７０（１）、ｅｐＨＳＰ７０（３）、ｅｐ
ＨＳＰ７０（６）、ｅｐＨＳＰ７０（７）、ｅｐＨＳＰ７０（１１）、ｅｐＨＳＰ７０
（１２）含有 ＨＳＰ７０家族的特征序列 ＩＦＤＬＧＧＧＴＦＤＶ
ＳＩＬ；ｅｐＨＳＰ７０（６）、ｅｐＨＳＰ７０（９）、ｅｐＨＳＰ７０（１０）、
ｅｐＨＳＰ７０（１１）、ｅｐＨＳＰ７０（１３）含有ＨＳＰ７０家族的特
征序列 ＩＶＬＶＧＧＳＴＲＩＰＫＩＱＫ（表１和图 ３）。参考本
实验室之前研究 ＨＳＰ７０时构建的进化树对鉴定到
的 ＨＳＰ７０进行系统发育分析［１２］，结果表明 ｅｐ

ＨＳＰ７０（３）、ｅｐＨＳＰ７０（６）、ｅｐＨＳＰ７０（９）、ｅｐＨＳＰ７０
（１２）、ｅｐＨＳＰ７０（１３）为细胞质中的 ＨＳＰ７０；ｅｐ
ＨＳＰ７０（７）为内质网中的ＨＳＰ７０；ｅｐＨＳＰ７０（１０）为线
粒体中的ＨＳＰ７０。
２．１．６　ＨＳＰ９０　从白蜡虫转录组比对之后得到 ３
条ｈｓｐ９０，核苷酸序列长度分别是２７０ｂｐ、７２３ｂｐ和
７３２ｂｐ，ＮＣＢＩＢｌａｓｔ比对 Ｅｖａｌｕｅ≤１．０×１０－５，与意
大利蜜蜂 ＨＳＰ９０氨基酸序列的一致性分别为
９１．０１％、５０．６３％ 和 ４５．３８％，ｅｐＨＳＰ９（１）、ｅｐ
ＨＳＰ９０（３）包含 ｇｅｌｄａｎａｍｙｃｉｎ结构域，ｅｐＨＳＰ９０（２）
含有 ＨＳＰ９０家族的特征序列 ＮＮＩＫＬＹＶＲＲＶＦＤ和
ＧＶＶＤＳＥＤＬＰＬＮＩＳＲＥ（表１和图４）。进化树的结果
表明，ｅｐＨＳＰ９０（１）与半翅目聚为一支（图５）。

注：白蜡虫与其它昆虫 ＨＳＰ７０氨基酸序列比对，所分析的 ＨＳＰ７０来源及 ＧｅｎＢａｎｋ登录号如下：ＥＰ１，白蜡虫（ＡＧＥ９２５９６）；ＥＰ２白蜡虫

（ＡＧＥ９２５９５）；ＬＭ，东亚飞蝗（ＡＡＰ５７５３７）；ＢＭ，家蚕（ＢＡＢ９２０７４）；ＤＭ，黑腹果蝇（ＮＰ＿７３１６５１）。

图３　基于氨基酸序列构建的昆虫ＨＳＰ７０的系统进化树（邻接法）

注：白蜡虫与其它昆虫ＨＳＰ９０氨基酸序列比对，所分析的ＨＳＰ９０来源及ＧｅｎＢａｎｋ登录号如下：ＬＭ，东亚飞蝗（ＡＡＳ４５２４６．２）；ＳＥ，甜菜夜

蛾ＳｐｏｄｏｐｔｅｒａｅｘｉｇｕａＨｉｉｂｎｅｒ（ＡＣＬ７７７７９）；ＬＳ，美洲斑潜蝇（ＡＡＷ４９２５３）；ＴＣ，赤拟谷盗（ＸＰ＿９６７９０４）；ＡＭ，意大利蜜蜂（ＸＰ＿６２３９３９）。

图４　ｅｐＨＳＰ９０与其它昆虫ＨＳＰ９０氨基酸序列比对
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注：用于构树的 ＨＳＰ９０来源及 ＧｅｎＢａｎｋ登录号如下：ＣＳ，二化螟

ＣｈｉｌｏｓｕｐｐｒｅｓｓａｌｉｓＷａｌｋｅｒ（ＢＡＥ４４３０７．１）；ＬＳ，草地螟 Ｌｏｘｏｓｔｅｇｅｓｔｉｃｔｉ

ｃａｌｉｓＬｉｎｎａｅｕｓ（ＡＢＷ８７７９１．１）；ＤＰ，马尾松毛虫 Ｄｅｎｄｒｏｌｉｍｕｓｐｕｎｃｔａ

ｔｕｓＷａｌｋｅｒ（ＡＢＭ９０８０４．１）；ＤＳ，落叶松毛虫 Ｄ．ｓｕｐｅｒａｎｓＢｕｔｌｅｒ

（ＡＢＭ８９１１２．１）；ＭＳ，粘虫 ＭｙｔｈｉｍｎａｓｅｐａｒａｔａＷａｌｋｅｒ（ＡＢＹ５５２３４．

１）；ＭＢ，甘蓝夜蛾 ＭａｍｅｓｔｒａｂｒａｓｓｉｃａｅＬｉｎｎａｅｕｓ（ＢＡＦ０３５５４．１）；ＳＮ，

粉茎螟ＳｅｓａｍｉａｎｏｎａｇｒｉｏｉｄｅｓＧｕｅｎｅｅ（ＡＢＡ５４２７３．２）；ＢＭ，家蚕（ＮＰ＿

００１０３６８７６．１）；ＬＳ，美洲斑潜蝇（ＡＡＷ４９２５３．２）；ＣＣ，地中海实蝇

ＣｅｒａｔｉｔｉｓｃａｐｉｔａｔａＷｉｅｄｅｍａｎｎ（ＣＡＪ２８９８７．１）；ＤＭ，黑腹果蝇（ＮＰ＿

５２３８９９．１）；ＡＡ，白端按蚊 Ａｎｏｐｈｅｌｅｓａｌｂｉｍａｎｕｓ（ＡＡＢ０５６３９．１）；

ＣＱ１，致倦库蚊ＣｕｌｅｘｑｕｉｎｑｕｅｆａｓｃｉａｔｕｓＳａｙ（ＸＰ＿００１８６５４８４．１）；ＣＱ２，

致乏库蚊（ＸＰ＿００１８６１９２８．１）；ＴＶ，温室白粉虱Ｔｒｉａｌｅｕｒｏｄｅｓｖａｐｏｒａｒ

ｉｏｒｕｍＷｅｓｔｗｏｏｄ（ＡＣＨ８５２０２．１）；ＢＴ，烟粉虱 ＢｅｍｉｓｉａｔａｂａｃｉＧｅｎｎａｄｉ

ｕｓ（ＡＣＨ８５１９８．１）。

图５　基于氨基酸序列构建的昆虫ＨＳＰ９０的

系统进化树（邻接法）

２．２　ｈｓｐｓ表达分析
荧光定量结果表明，ｈｓｐ４０、ｈｓｐ６０、ｈｓｐ９０ｍＲＮＡ的

相对表达量均能被高温诱导，其中，ｈｓｐ９０ｍＲＮＡ的相
对表达量明显增加，３３℃时是对照组的 １１．３９倍，
ｈｓｐ４０、ｈｓｐ６０ｍＲＮＡ的表达量也有明显增加（图６）。

３　讨论
本研究从白蜡虫的转录组中共筛选出 ３２条

ＨＳＰｓ片段，很多序列只包含个别保守区域而没有包
含所有保守区域，因此在构建系统发育树时只选部分

片段进行系统发育分析。

通过与实验室前期获得的白蜡虫ＨＳＰ２０氨基酸
序列同区段进行比对分析，ｅｐＨＳＰ２０（１）为物种特异
性的ＨＳＰ２０，在其他研究中发现，大部分昆虫 ＨＳＰ２０
是物种特异性的，它们在机体受到温度胁迫时发挥重

要功能，如从二化螟中分离鉴定出的物种特异性

ＨＳＰ２０，在进行高低温刺激后检测发现其表达量均明
显增加［１５］。前期研究中作者发现物种特异性的

ＨＳＰ２０对温度变化敏感［１２］，推测其在白蜡虫２龄雄虫
对温度耐受性的适应中可能起到重要作用。

ＨＳＰ４０在不同物种之间存在一定的变异［１６］，系

统发育分析表明，白蜡虫 ＨＳＰ４０与半翅目聚在一

图６　高温胁迫对白蜡虫二龄雄虫ｈｓｐ４０、ｈｓｐ６０、ｈｓｐ９０表达的

影响，相同字母表示差异不显著（Ｐ＜０．０１）。

起，但并没有聚在一支，外源基因较多，说明半翅目

ＨＳＰ４０与其他目差异较大，半翅目内 ＨＳＰ４０变异较
大。对白蜡虫 ２龄雄虫 ｈｓｐ４０进行高温诱导后发
现，在３３℃、３６℃时表达量显著增加。在对黑腹果
蝇ｈｓｐ４０的研究中发现它能被低温诱导［１７］。由此可

以推测ＨＳＰ４０在白蜡虫２龄雄虫抵御温度胁迫时起
到一定的作用。

ｅｐＨＳＰ６０（１）与半翅目聚为一支，双翅目、鞘翅
目、膜翅目、半翅目的 ＨＳＰ６０均能独立成族，物种特
异性较强。ＨＳＰ６０主要存在于叶绿体、线粒体等细
胞器中，其主要功能是负责蛋白质的再折叠和保护

机体免于不良环境条件影响的作用［１８］。对白蜡虫２
龄雄虫 ｈｓｐ６０进行高温诱导后发现，在３３℃时表达
量显著增加，ｈｓｐ６０在白蜡虫２龄雄虫受到温度胁迫
时可能起到一定的作用。在受到热刺激时，二化螟

血细胞 ｈｓｐ６０显著增加，也证实当昆虫受到温度胁
迫时ｈｓｐ６０起到了一定的作用［１９］。

ＨＳＰ７０分为诱导型ＨＳＰ和组成型ＨＳＣ两种，诱
导型 ｈｓｐ７０没有内含子，在维护机体应对高温等不
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利环境刺激时起到重要作用；组成型 ｈｓｃ７０通常不
能被不良环境刺激诱导，在机体的基础代谢过程中

起到一定的作用［８，２０］。系统发育分析表明，白蜡虫

ｅｐＨＳＰ７０（１２）为诱导型 ＨＳＰ；ｅｐＨＳＰ７０（３），ｅｐ
ＨＳＰ７０（６），ｅｐＨＳＰ７０（９），ｅｐＨＳＰ７０（１３）为组成型
ＨＳＣ，均位于细胞质中。在前期研究中表明，诱导型
ＨＳＰ７０对温度变化敏感，组成型 ＨＳＣ７０在白蜡虫受
到极端温度胁迫时也显著上调［１２］，因此ＨＳＰ７０在白
蜡虫２龄雄虫应对温度胁迫时可能起到重要作用。

鳞翅目、双翅目、半翅目的 ＨＳＰ９０均能独立成
族，物种特异性较强。对白蜡虫２龄雄虫 ｈｓｐ９０进
行高温诱导后发现，在３３℃、３６℃时表达量显著增
加，前期对白蜡虫 ２龄雄虫进行低温处理后发现
ｈｓｐ９０上调量显著［１１］。很多昆虫ｈｓｐ９０的研究中，当
受到温度胁迫时都有上调表达的现象［２１－２３］，如红尾

肉蝇（Ｓａｒｃｏｐｈａｇａｃｒａｓｓｉｐａｌｐｉｓ）在受到温度胁迫时，
ｈｓｐ９０的表达量显著升高［２１］。ＨＳＰ９０在白蜡虫２龄
雄虫对温度耐受性的适应中可能起到一定作用。

４　结论
研究鉴定到 ｅｐＨＳＰ２０（１）为物种特异性

ＨＳＰ２０；ｅｐＨＳＰ４０、ｅｐＨＳＰ７０、ｅｐＨＳＰ９０氨基酸序列
都包含家族的特征序列。共鉴定到３２个热激蛋白
非重复序列基因（ｕｎｉｇｅｎｅ）：ｈｓｐ１０ｕｎｉｇｅｎｅ３个，
ｈｓｐ２０ｕｎｉｇｅｎｅ１个，ｈｓｐ４０ｕｎｉｇｅｎｅ１１个，ｈｓｐ６０ｕｎｉ
ｇｅｎｅ１个，ｈｓｐ７０ｕｎｉｇｅｎｅ１３个，ｈｓｐ９０ｕｎｉｇｅｎｅ３个。
且ｈｓｐ４０、ｈｓｐ６０、ｈｓｐ９０ｍＲＮＡ的相对表达量均能被高
温诱导。
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