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研究报告                                                              

家蚕 3-羟基异丁酸脱氢酶基因克隆及其在模拟失重环境

中的表达模式分析 
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摘  要: 采用 RT-PCR和 RACE技术克隆了家蚕 3-羟基异丁酸脱氢酶(hibadh)基因全长 cDNA(GenBank登录号 EU719652)

并对其序列进行了分析, 用RT-PCR方法检测了 hibadh基因在家蚕 5龄幼虫不同组织中的分布, 最后用 real-time RT-PCR

方法分析了整个胚胎期家蚕 hibadh 基因在模拟失重环境中的表达模式。克隆的 hibadh 基因 cDNA 全长 1074 bp, 包含 1

个能编码完整 Hibadh 长度为 969 bp 的开放阅读框。家蚕 hibadh 基因与伯霍尔德杆菌、果蝇、蜜蜂、热带爪蟾、小鼠、

人类等 6 个物种 hibadh 基因推导的氨基酸序列同源性分别达到 46%、43%、48%、44%、45%、45%。Hibadh 蛋白为分

泌蛋白, 不存在糖基磷脂酰肌醇锚定位点, 分子量和等电点分别为 34.1 kD 和 9.14。hibadh 基因在家蚕 5 龄幼虫的头、

丝腺、中肠、皮肤、血液、脂肪体、马氏管等组织中稳定表达。模拟失重环境中家蚕 hibadh 基因在胚胎发育的不同时

期表达量不同, 胚体突起发生期和反转期 hibadh 基因表达量分别上调 2.3 倍(P<0.05)和 4.6 倍(P<0.01), 气管形成期

hibadh 基因表达量下调 7.6 倍(P<0.01), 其余时间段 hibadh 基因表达量没有明显变化。整个胚胎发育期内, 模拟失重组

与对照组相比较 hibadh 基因总表达量下调 2.6 倍(P<0.05)。在模拟失重环境中, 家蚕 hibadh 基因的表达模式与家蚕整体

的响应模式有相似之处但不尽相同。基因对环境反应的灵敏度高于有机体整体对环境反应的灵敏度。该研究有利于进

一步探讨 hibadh 基因的重力生物学机制。 

关键词 : 家蚕 , 3-羟基异丁酸脱氢酶 , RACE (Rapid amplification of cDNA ends), 失重  
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Abstract: The full length cDNA of silkworm hibadh gene was cloned by RT-PCR and RACE (Rapid amplification of cDNA ends) 
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technique. The hibadh gene and its deduced amino acid sequences were analyzed. The tissue distribution of hibadh gene in 5th instar 
silkworm larvae was tested by RT-PCR. The expression patterns of hibadh gene in simulated weightless environment were analyzed 
by real time RT-PCR. The results showed that the full length hibadh cDNA sequence was 1074 bp in lenth, including an open read 
frame of 969 bp encoding the entire coding region of Hibadh (GenBank accession No. EU719652). The deduced amino acid 
sequence similarities of hibadh between silkworm and Burkholderia ambifaria, Drosophila melanogaster, Apis mellifera, Xenopus 
tropicalis, Mus musculus, Homo sapiens were 46%, 43%, 48%, 44%, 45%, 45%, respectively. Signal peptide analysis showed that 
Hibadh was a secretory protein. There wasn’t glycosyl-phosphatidyl inositol anchor site in Hibadh amino acid sequence. Molecular 
weight and isoelectric point of Hibadh were 34.1 kD and 9.14 respectively. The RT-PCR tests indicated that the hibadh gene 
expressed in head, silk gland, midgut, cuticle, blood, fat body, tuba malpighii of the 5th instar silkworm larvae. There were different 
expression patterns of hibadh gene during different silkworm embryo period in simulated weightless environment. Simulated 
weightlessness resulted in the expression of silkworm hibadh gene up regulated 2.3-fold (P<0.05), up regulated 4.6-fold (P<0.01), 
down regulated 7.6-fold (P<0.01), down regulated 2.6-fold (P<0.05) during apophysis formation period, inverse period, trachea 
formation period, and whole embryo period, respectively. There was no significant change of hibadh gene expression during other 
period of silkworm embryo between simulated weightless and control groups. There were different response patterns to simulated 
weightless environment between hibadh gene and whole body of silkworm. Gene showed much higher sensitivity compared to whole 
body in response to environment. This study is useful for the further research on the gravity biological mechanism of hibadh gene. 

Keywords: silkworm, 3-Hydroxyisobutyrate dehydrogenase, RACE (Rapid amplification of cDNA ends), weightlessness 

地球生物的演化都是在 1×g 重力场下完成的, 
机体的结构、功能和行为已经完全适应这种重力环

境 , 一旦失去这种重力环境 , 机体的基因组、转录

组、蛋白质组、代谢组、表型组等都可能发生相应

变化, 有的是生理性适应, 有的可能是病理性变化, 

重力生物学研究的目的就是利用正效应或将负面影

响降到 低程度。 

空间搭载实验表明家蚕卵是研究重力生物学机

制较好的模型 [1−3], 已有的研究结果为深入研究多

种分子机制提供了可供参考的表型。随着我国航天

事业的发展, 家蚕卵的地基实验一方面可以解释前

期空间搭载实验现象, 另一方面为未来的空间搭载

实验奠定基础。家蚕胚胎期是研究重力生物学机制

较好的时期 , 因为这一时期生命活动 为活跃 , 细

胞事件 为频繁, 参加的基因数目 多。黄健华等[4]

推测家蚕在卵、幼虫、蛹或成虫等 4 个不同发育时

期的基因表达数目分别为 33 300、20 000、20 000、

20 000 个, 其中家蚕卵期的基因数目远大于其他 3

个时期。用这一时期的材料揭示的重力生物学效应

机制可能 为丰富。家蚕基因组序列数据已公布 , 

但是其中 NCBI 登录了大约 11 198 条 EST 序列, 只

有 1938 条基因取得了命名, 许多基因有待于获得全

长信息并进行命名和注释。家蚕 3-羟基异丁酸脱氢

酶基因就属于此类基因。 

3- 羟 基 异 丁 酸 脱 氢 酶 (3-Hydroxyisobutyrate 
dehydrogenase, Hibadh)是缬氨酸代谢过程中的关键

酶, 它可以将依赖 NAD+的 3-羟基异丁酸可逆地氧

化为甲基丙二酸半醛 [5]。大鼠 hibadh 基因成熟

mRNA 有 2000 nt, 1038 bp 的读码框架编码 346 个氨

基酸[6]。Hibadh 是一种二聚物酶, 对 NADH 抑制作

用敏感 , 这可能与缬氨酸代谢的短期生理调控有 
关[7]。Neratur 等[8]测定了嗜热栖热菌 Hibadh 的晶体

结构并解析了该酶的活性位点。Hibadh 广泛分布于

酵母、细菌和哺乳动物组织[9,10]。在 3 种支链氨基酸

(亮氨酸、异亮氨酸、缬氨酸)中, 由于缬氨酸在代谢

过程中释放一个碳原子而显得非常重要。一个组织

能否分解或释放 3-羟基异丁酸完全依赖 Hibadh 含  
量[11]。在对 Hibadh 的监控中发现, 丙二酸血症、大

脑功能紊乱、甲基丙二酸血症等病人血清和尿中 3-
羟基异丁酸含量升高[12−14]。如果 3-羟基异丁酸水平

失衡, 缬氨酸代谢紊乱, 可能导致有机体死亡。遗传

性的 Hibadh 缺乏症未见文献报道[15]。 
Hibadh 作为代谢组中的一个关键分子, 其同工

酶α-羟丁酸脱氢酶(α-HBD)已经显示出明显的超重

力学效应[16,17], 那么在失重状态下 Hibadh 会发生怎

样的改变呢？带着这个问题, 本实验用末端 RACE

方法扩增了家蚕 hibadh 全长基因并对其序列进行了

初步分析, 后用 real-time RT-PCR 方法检测了整

个胚胎期家蚕 hibadh 基因在模拟失重环境中的表

达。该研究为深入探讨 hibadh 基因的重力生物学机

制奠定了基础。研究家蚕 hibadh 基因在模拟失重环

境中的表达规律, 有助于其他失重相关基因表达规
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律的研究, 同时也可为研究正常重力环境中 hibadh

基因表达改变引起的生物学效应提供思路。 

1  材料与方法 

1.1  材料及主要试剂 
1.1.1  实验材料 

家蚕品系 p50 由西南大学馈赠。 

1.1.2  菌株 

大肠杆菌(E. coli)Topl0, 由中国科学院上海生

命科学院植物生理生态研究所黄勇平课题组提供。 

1.1.3  工具酶及主要试剂 

Trizol 试剂盒、RACE 试剂盒购自 Invitrogen 公

司; 限制性内切酶 BamH I、Xho I、T4 DNA Ligase

购自 Promega 公司; Ex Taq DNA polymerase, rTaq 

DNA polymerase, pMD 18-T 载体购自 TaKaRa 公司; 

反转录试剂盒购自 Toyobo 公司; 引物由赛百胜生物

技术公司合成; 琼脂糖凝胶 DNA 回收试剂盒购自

Qiagen 公司, 质粒抽提试剂盒购自上海生工生物工

程技术服务有限公司。 

1.1.4  模拟失重环境 

大梯度强磁场 (Large gradient high magnetic 

field, LGHMF) 由西北工大学自主设计 , 日本

JASTEC 公司制造的超导磁体(JMTA-16T50MF)产

生。与磁体配套的生物学实验装置由本实验室自行

研制并已申请国家专利(申请号: 200610104905.9)。

大梯度强磁场能够提供 3 种强磁场下的表观重力环

境, 即 0×g、1×g、2×g 重力环境, 实验分为 0×g

和正常对照组。 

1.2  实验方法 
1.2.1  末端 RACE 方法克隆全长家蚕 hibadh 基因 

用 Trizol 试剂盒提取家蚕卵总 RNA 并进行反转

录 , 依据本课题组前期研究从 SSH 方法获得的

hibadh 基因部分序列信息, 设计家蚕 hibadh 基因特

异 性 引 物 , 引 物 序 列 为 : hibadh 5′ primer,  
5′-TCAGGACAGGTGGCTAAACT-3′; hibadh 3′ 
primer, 5′-CAGCACGTCCAACAGAACC-3′。 RACE
通用引物序列如下: 

GeneRacer 5′ primer: 5′-CGACTGGAGCACGA 
GGACACTGA-3′ 

GeneRacer 5′ nested primer: 5′-GGACACTGAC 
ATGGACTGAAGGAGTA-3′ 

GeneRacer 3′ primer: 5′-GCTGTCAACGATACG 

CTACGTAACG-3′ 
GeneRacer 3′ nested primer: 5′-CGCTACGTAA 

CGGCATGACAGTG-3′。以 hibadh 3′primer 为反向

引物, GeneRacer 5′ primer 为正向引物, 反转录产物

稀释 20 倍后作为模板, 首先 95oC 5 min; 95oC 30 s, 

72oC 2 min, 5 个循环; 95oC 30 s, 70oC 2 min, 5 个循

环; 95oC 30 s, 60oC 30 s, 72oC 2 min, 35 个循环; 72oC 

10 min。接下来进行巢氏 PCR, 以 hibadh 3′ primer

为反向引物, GeneRacer 5′ nest primer 为正向引物, 

条件如下: 94oC 5 min; 94oC 30 s, 60oC 30 s, 68oC 2 min, 

35 个循环; 后 68oC 10 min。产物切胶回收, 连接

转化回收片段 , 挑取克隆测序可得到 5′端序列。

3′RACE 末端序列扩增方法与 5′RACE末端序列扩增

条件相比 , 只需将 GeneRacer 5′ primer 替换为

GeneRacer 3′ primer, 将 GeneRacer 5′ Nested primer

替换为 GeneRacer 3′ Nested primer, 将 hibadh 3′ 

primer 替换为 hibadh 5′ primer, 其他扩增条件相同。

将 PCR 产物连接到 pMD 18-T 载体, 用 BamH I 和

Xho I 酶切鉴定之后, 送上海 sunny 公司测序。 

1.2.2  家蚕 hibadh 核酸及氨基酸序列分析 

将 5′ RACE 和 3′ RACE 测序结果在 NCBI 上进

行 Contig 分析, 使用在线工具 http://pbil.univ-lyon1. 

fr/cap3.php 拼接成全长序列。将所得到的基因全长

cDNA 序列在 NCBI 上 ORF finder 翻译成蛋白质序

列。经过初步注释, 将基因序列提交 GenBank。使

用在线工具 http://www.expasy.ch/cgi-bin/pi_tool 计

算该蛋白的分子量和等电点。使用在线工具 http:// 

www.expasy.org/cgi-bin/prosite/ScanView.cgi 对家蚕

Hibadh 氨基酸家族进行初步分析, 使用 SignalP 3.0 

Server 在 线 工 具 http://www.cbs.dtu.dk/services/ 

SignalP-3.0/预测蛋白质前体信号肽和 GPI 锚定位

点。与 NCBI 上公布的其他物种的 Hibadh 氨基酸序

列做同源性比较, 用 DNAMAN5.0 软件处理, 初步

建立家蚕和其他物种 Hibadh 蛋白间的遗传关系树。 

1.2.3  各组织表达情况检测 

提取家蚕五龄幼虫的第 5 天的头、丝腺、中肠、

皮肤、血液、脂肪体、马氏管等组织总 RNA, 反转

录获得 cDNA, 用 1.2.1 中家蚕 hibadh 基因特异性引

物做 PCR 检测。PCR 扩增条件为: 首先 94oC 5 min; 

94oC 30 s, 55oC 30 s, 72oC 1 min, 共 30 个循环; 后

72oC 保持 5 min。 



2044    ISSN1000-3061  CN11-1998/Q              Chin J Biotech           December 25, 2008  Vol.24  No.12 

  

Journals.im.ac.cn 

1.2.4  家蚕 hibadh 基因在模拟失重环境中的表达 

将浸酸处理的家蚕卵分别置入超导磁体中的模

拟失重环境(0×g)和正常地球重力环境(Control)中

孵化, 孵化温度为 25oC, 湿度为 80%。每天分别从

模拟失重环境和正常地球重力环境取一个蛾区的家

蚕卵(一个样品)速冻于液氮中, 直至孵化期结束, 每
种重力环境获得 8 份样品。用液氮研磨家蚕胚胎并

用 Trizol 提取总 RNA, 每个样品均取 1 μg 总 RNA

用反转录试剂盒合成 cDNA 第一链, −20oC 保存备

用。用 1.2.1 中家蚕 hibadh 基因特异性引物做 real- 

time RT-PCR 检测。用家蚕 G3PDH 基因做内参, 序
列为: G3PDH 5′ primer, 5′-GGCAGATAAACAGCC 
AAAGAAC-3′; G3PDH 3′ primer, 5′-GGAACAGCA 
ACAACATTAGAAGG-3′。PCR 条件: 94oC 1 min; 
94oC 30 s, 55oC 15 s, 72oC 15 s, 共 45 循环。每次循

环结束后在 80oC 检测荧光强度。产物长度为 120 bp。
反应结束后 , 做融解曲线对产物的特异性进行分

析。每个样品做 3 个重复, 用 Graphpad prism 软件

分析每一天实验组与对照组基因表达差异, P<0.05

表示差异显著。 

2  结果与分析 

2.1  家蚕 hibadh 基因的克隆 
用  hibadh 3′ primer 和 GeneRacer 5′ Nested 

Primer 进行 5′RACE, 得到了 840 bp 的 PCR 产物; 

用 hibadh 5′ primer 和 GeneRacer 3′ Nested Primer 引

物进行 3′RACE, 得到了 350 bp 的 PCR 产物(图 1)。 

 

图 1  hibadh 基因末端 RACE 的 PCR 产物 
Fig. 1  RACE PCR products of hibadh gene ends 

1: RACE PCR products of hibadh gene 5′ ends; 2: DL2000 marker; 
3: RACE PCR products of hibadh gene 3′ ends 

 

图 2  家蚕 hibadh 基因的 cDNA 全长序列 
Fig. 2  Full-length cDNA sequence of silkworm hibadh gene 

 

2.2  家蚕 hibadh 基因的序列分析 
将测序结果在 NCBI 上进行 Contig 分析, 发现

5′RACE 和 3′RACE 两段序列的确为同一个基因, 2

个 RACE 序列有 120 bp 的重叠区, 用 NCBI 上的
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CAP3 Sequence Assembly Program 进行拼接, 成功

的获得了全长为 1074 bp 的家蚕 hibadh 基因; 用

NCBI 上的 ORF finder 找到编码 323 个氨基酸的开放

读码框架。在该序列的 5′端存在 59 bp 的非翻译区

(UTR), 中间为 969 bp 的开放阅读框(ORF), 3′端非

翻译区(UTR)长度为 46 bp, 其中包括 24 bp的 poly(A)

尾巴(图 2)。将该序列提交后获得的 GenBank 登录号

为: EU719652。 

2.3  家蚕 Hibadh 氨基酸序列分析 
2.3.1  家蚕 Hibadh 氨基酸序列比较 

家蚕 Hibadh 含有 323 个氨基酸, 属于 Hibadh

家族。应用 SignalP 3.0 Server 等在线工具预测蛋白

质前体信号肽 , 结果显示该蛋白为分泌蛋白 , 不存

在糖基磷脂酰肌醇(Glycosylphophatidylionositol, GPI)

锚定位点。家蚕 Hibadh 的分子量(Mw)和等电点(pI)

分别为 34.1 kD 和 9.14。 

家蚕与伯霍尔德杆菌 (Burkholderia ambifaria; 

YP_776268.1) 、 果 蝇 (Drosophila melanogaster; 

NP_611373.1)、蜜蜂(Apis mellifera; XP_623606.2)、

热带爪蟾(Xenopus tropicalis; NP_001025604.1)、小

鼠(Mus musculus; BAC37162.1)、人类(Homo sapiens; 

NP_689953.1)等 6 个物种的 Hibadh 氨基酸序列比对

结果如图 3, 深色背景的为 7 个物种完全相同的氨基

酸, 浅色背景的为 7 个物种中 5 至 6 个物种相同的

氨基酸, 无色背景的为 7 个物种中变异较大的氨基

酸。家蚕 Hibadh 蛋白的 NAD 结合域(26 位至 186

位)与其他 6 个物种相比较非常保守。 

2.3.2  家蚕与常见物种 Hibadh 蛋白亲缘关系 

根据 NCBI 公布的其他物种的 Hibadh 氨基酸序

列, 用 DNAMAN5.0 建立了 Hibadh 氨基酸序列的遗

传关系树(图 4)。从图中看出, 家蚕与伯霍尔德杆菌

(Burkholderia ambifaria; YP_776268.1) 、 果 蝇

(Drosophila melanogaster; NP_611373.1)、蜜蜂(Apis 

mellifera; XP_623606.2)、热带爪蟾(Xenopus tropicalis; 

 

图 3  Hibadh 氨基酸序列比较 
Fig. 3  Comparison of amino acid sequences of Hibadh 
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NP_001025604.1)、小鼠(Mus musculus; BAC37162.1)、

人类 (Homo sapiens; NP_689953.1)等 6 个物种的

Hibadh 氨基酸序列同源性分别为 46%、43%、48%、

44%、45%、45%。人与小鼠的氨基酸同源性极高, 相

似性大于 90%, 其次是热带爪蟾, 相似性大于 80%, 

亲缘关系 远的是家蚕和果蝇, 相似性大于 40%, 说

明 Hibadh 在不同物种中非常保守。 

2.4  家蚕 hibadh 在各组织中分布 
提取家蚕五龄幼虫第 5 天的头、丝腺、中肠、

皮肤、血液、脂肪体、马氏管等组织的总 RNA 后, 进

行 RT-PCR 检测, 都获得 120 bp 左右的条带, 和目

标片段相符, 且亮度相当, 表明家蚕 hibadh 基因在

家蚕的头、丝腺、中肠、皮肤、血液、脂肪体、马

氏管等组织中能稳定表达(图 5)。 

 

图 4  Hibadh 氨基酸序列的遗传关系树 
Fig. 4  Genetic relationships tree based on deduced amino 

acid sequences of Hibadh 

 
图 5  家蚕各组织 hibadh 基因表达检测 

Fig. 5  Amplify hibadh gene from different tissue of 
silkworm 

1: head; 2: silk gland; 3: midgut; 4: cuticle; 5: blood; 6: fat body; 
7: tuba malpighii; 8: DL2000 marker 

 
2.5  模拟失重环境对家蚕胚胎期不同时间段

hibadh 基因表达的影响 
经 real-time RT-PCR 验证发现, 模拟失重组与

对照组 hibadh 基因表达量的比值在胚胎发育第 1、2、

3、4、5、6、7、8 天分别为(1:1)、(1.8:1)、(2.3:1)、

(1:1)、(4.6:1)、(1.2:1)、(1:7.6)、(1.3:1)。模拟失重

环境中, hibadh 基因表达量在胚胎发育第 3 天上调

2.3 倍(P<0.05) (图 6A)、第 5 天上调 4.6 倍(P <0.01) 

(图 6B)、第 7 天下调 7.6 倍(P<0.01) (图 6C), 其余时

间段 hibadh 基因表达量没有统计学差异。表明模拟

失重环境中家蚕 hibadh 基因在胚胎发育的不同时期

表达量不同, 胚体突起发生期和反转期 hibadh 基因

表达量上调, 气管形成期 hibadh 基因表达量下调。 

2.6  模拟失重环境对家蚕胚胎期 hibadh 基因总表

达量的影响 
整个胚胎发育期 8 d 样品总 RNA 等量混合之后

经 real-time RT-PCR 验证发现 , 模拟失重组(0×g 

mix)与对照组(Control mix)相比较 hibadh 基因表达

量下调 2.6 倍(图 7), 有统计学意义(P<0.01)。 

 

图 6  用 real-time RT-PCR 方法检测模拟失重环境中家蚕胚胎发育不同时期 hibadh 基因的表达量 
Fig. 6  Detection of silkworm hibadh gene expression during different embryonic development period in simulated weightless 

environment by real-time PCR 
A, B, C represented fold change in hibadh gene expression corresponding to the time of embryogenesis accomplishing 

3rd day, 5th day, 7th day, respectively
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图 7  用 Real time RT-PCR 检测模拟失重环境中家蚕胚

胎期 hibadh 基因总表达量 
Fig. 7  Detection of total hibadh gene expression during 

silkworm embryo period in simulated weightless 
environment by real time PCR 

*P<0.01 
 

3 讨论 

hibadh 基因在家蚕多种组织中稳定表达, 说明

该基因可能是家蚕生命活动的基本构成元件。从氨

基酸序列比较图和遗传关系树可以看住, 亲缘关系

较近的物种, 其蛋白同源性也相对较高, 符合生物

进化的规律。hibadh 分布的广泛性和进化的保守性

说明它在生命现象中担任重要角色, Hibadh 是必需

氨基酸-缬氨酸代谢过程中的关键酶, 也是为数不多

能在肝脏以外组织中起催化作用的酶[18]。被屠宰之

后, 牛胸 长肌中 Hibadh 含量立即上升, 表明肌肉

中的能量代谢发生过代偿性升高[19]。该现象进一步

说 Hibadh 在肌肉中能独立发挥作用。在培养的神经

细胞内表达 Hibadh, 有可能开创大脑直接能量来源

的新途径[20]。深入研究家蚕 hibadh 基因对失重的表

达模式有可能借鉴到人类。 

胚胎发育是家蚕体内一系列生理生化反应的体

现, 是控制胚胎发育的基因有序表达的结果。失重

环境中家蚕 hibadh 基因在胚胎发育的不同时期表达

量不同。整个胚胎发育期中, hibadh 基因在胚体突起

发生期和反转期高表达, 在气管形成期低表达。胚

体突起发生期中, 腹肢突起逐渐形成, 肌肉组织合

成量增加, 说明失重可能通过合成肌肉需求量的增

加诱导了 hibadh 基因的表达。这对航天员长期空间

飞行肌肉萎缩机理的探讨有借鉴意义。胚体突起发

生期内, 基因表达对环境刺激敏感的现象未见文献

报道。反转期是家蚕胚胎发育中的一个重要时期 , 

因为通过这一时期, 卵黄物质由开放的胸背部进入

胚胎内部, 在背部合拢后, 胚胎内部的一些组织和

器官才能形成, 该时期是家蚕胚胎对环境刺激敏感

的时期之一[21]。气管形成期是大量卵蛋白被消耗、

转化和酯酶同工酶谱带发生转变的重要时期。许多

关于蚕卵呼吸的测定结果也都说明, 这一时期的代

谢活动非常剧烈。宋起图[22]因此认为气管形成期也

是家蚕胚胎期中对外界环境刺激敏感的时期之一。

此外, 细胞的运动器官是感受重力变化的重要组织

成分 [23]。气管形成期中 , 胚体外缘开始出现刚毛 , 

刚毛能提供重力信号的转导[24], 失重可能导致气管

形成期中 hibadh 基因的表达量失代偿性降低, 第 8

天失重组 hibadh 基因的表达量与对照组间差距缩小

印证了这一推测。由于功能不同, 每种基因在胚胎

发育不同时期对环境刺激的响应不同。一般的环境

敏感时期是针对整体表型而言。从本研究结果看 , 

在模拟失重环境中, 家蚕基因的表达模式与家蚕整

体的响应模式有相似之处但不尽相同。在整体的环

境敏感时期某些基因表达变化幅度一般较大, 另外

在整体对环境反应不明显的时期, 某些基因表达变

化幅度可能也大。基因对环境反应的灵敏度高于有

机体整体对环境反应的灵敏度。能引起家蚕胚胎期

hibadh 基因总量下调, 说明模拟失重可能是一种不

利因素, 至于这种变化能否自修复, 或积累到何种

程度能引起家蚕表型的改变, 都是需要深入探讨的

问题。 

Hibadh 是必需氨基酸-缬氨酸代谢过程中的关

键酶。失重可能通过对能量代谢途径的调整改变了

hibadh 基因的表达模式。尽管 hibadh 基因的重力生

物学研究未见文献报道, 但其同工酶α-羟丁酸脱氢

酶对超重和失重都有明显的力学响应。佟文革等[16]

在研究正负加速度暴露对大鼠心肌酶、超氧化物歧

化酶和丙二醛含量的影响时发现, + Gz 和± Gz 交替

组与+1 Gz 对照组比较, α-羟丁酸脱氢酶明显上调

(P<0.01), 郭素红等 [17]研究不同方式加速度暴露对

大鼠心肌损伤程度的影响时发现, +8Gz 及±8Gz 暴

露组与对照组比较 , α-羟丁酸脱氢酶(α-HBD)显著

增加(P<0.01)。家蚕 hibadh 基因对超重的力学响应

有待进一步研究, 它与同功酶功能的重要性和对重

力反应的灵敏性说明有深入研究的必要性。 

综上所述, 该研究用末端 RACE 方法成功克隆

家蚕 hibadh 基因的 cDNA 全长序列 , 获得的
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GenBank 登录号为 EU719652。Hibadh 在多个物种

及家蚕不同组织中比较保守。失重环境中家蚕

hibadh基因在胚体突起发生期和反转期表达量上调, 

在气管形成期表达量下调。在模拟失重环境中, 家

蚕基因的表达模式与家蚕整体的响应模式有相似之

处但不尽相同。基因对环境反应的灵敏度高于有机

体整体对环境反应的灵敏度。该研究有利于进一步

探讨 hibadh 基因的重力生物学机制。 
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