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棉铃虫过氧化物酶基因 HaPOD 的 
克隆和表达分析* 

申忠健**  张松斗  刘彦君  张博宇  李  贞  张青文  刘小侠*** 

（中国农业大学昆虫系，北京 100193） 

摘  要  【目的】 克隆棉铃虫 Helicoverpa armigera 过氧化物酶基因（HaPOD）并进行序列分析，研究

HaPOD基因的时空表达模式以及在极端温度、双氧水处理和 HaNPV感染后的基因表达变化模式。【方法】 

基于转录组测序获得 HaPOD基因序列，通过几种生物信息学软件对该基因的核苷酸和氨基酸序列进行分

析。采用实时荧光定量 PCR 技术检测 HaPOD 基因在棉铃虫体内的时空表达模式及 4 种逆境处理后的表

达变化情况。【结果】 序列分析显示该基因开放阅读框长 1 332 bp，编码 443个氨基酸，含有一个细胞粘

附蛋白序列，氨基酸序列与甜菜夜蛾 Spodoptera exigua同源物序列一致性为 85%，亲缘关系最近。HaPOD

基因在 5龄以前表达量相对较低，5龄后表达量开始升高，蛹第 5天最高。在幼虫头和成虫翅中表达量相

对较高。在高温、双氧水和 HaNPV感染处理后，该基因表达量显著升高，而在低温处理后表达量显著下

调。【结论】 本研究克隆得到了棉铃虫 HaPOD基因序列并对其进行了分析，其表达量在高温、双氧水和

HaNPV 感染处理后上调而低温处理后下调，这些结果为进一步研究过氧化物酶在维持氧化还原平衡和抵

抗氧化损伤方面的功能奠定基础。 

关键词  棉铃虫，过氧化物酶基因，时空表达，逆境处理，基因克隆 

Molecular identification and expression analysis of a peroxidase  
gene in Helicoverpa armigeraera 
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ZHANG Qing-Wen  LIU Xiao-Xia*** 
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Abstract  [Objectives] To clone the HaPOD peroxidase gene in Helicoverpa armigera and analyze its function, including its 

temporal and spatial expression profiles, and determine its expression after injecting H2O2, exposure to extreme temperature 

and HaNPV infection. ［Methods］Full-length HaPOD cDNA was amplified using RT-PCR based on the transcriptome 

sequencing results for H. armigera. The gene and amino acid sequences of HaPOD were analyzed with several kinds of 

bioinformatics software. The spatio-temporal expression profiles of the HaPOD gene, and its expression patterns after 4 kinds 

of stress treatment (injection with H2O2, infection by HaNPV, and exposure to hot and cold temperatures) were determined by 

qRT-PCR. ［Results］Sequence analysis revealed that the ORF of the HaPOD gene was 1 332 bp and encoded 443 amino acids 

containing a peroxinectin sequence. The qRT-PCR results showed that the transcription level of HaPOD genes was low in 

larvae < 5 days of age, but increased to a maximum on the fifth day of the pupal stage. Spatial expression profiling indicates 

that the HaPOD gene was mainly expressed in the heads of larvae and in the wings of adults. Transcription of HaPOD 

markedly increased following injection with H2O2, HaNPV, or exposure to high temperature (35℃), but decreased following 

exposure to cold (4℃).［Conclusion］ The ORF of the HaPOD gene was successfully cloned and analyzed. Its expression was 

significantly upregulated by injection with H2O2, infection by HaNPV and exposure to high temperature, but was 
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downregulated by cold temperature. These results provide a foundation for further research on the mechanisms involved in 

maintaining the redox balance and protection against oxidative damage. 

Key words  Helicoverpa armigeraera, peroxidase, temporal-spatial expression, adversity treatment, molecular cloning 

活性氧（Reactive oxygen species，ROS）是

有氧生物进行有氧新陈代谢过程中产生的副产

物（Droge，2002）。然而，持续高浓度的活性氧

分子会引起细胞内的氧化压力从而导致 DNA、

蛋白质、脂质等生物大分子的氧化损伤

（Wiseman et al.，1996；Dandona et al.，2001）。

为避免生物大分子（蛋白质、RNA、DNA 和不

饱和脂肪酸）的氧化损伤，内生的酶类和非酶类

抗氧化防御在控制 ROS 方面发挥重大作用

（Beckman and Ames，1997；de Zwart et al.， 

1999；Stadtman and Levine，2000）。过氧化物酶

是抗氧化系统中重要的组成部分，在清除 ROS，

保护机体氧化平衡方面起着重要作用。 

过氧化物酶包含硫氧还蛋白过氧化物酶

（Thioredoxin peroxidase，TPX），谷胱甘肽过氧

化物酶（Glutathione peroxidase，GPX）和亚铁

血红素过氧化物酶（Heme-containing peroxidases，

HPX）等多种过氧化物酶。有关过氧化物酶在保

护生物体免受氧化损伤方面的研究主要集中在

TPX 上。TPX 普遍存在于古细菌到人类，主要

是通过将过氧化氢或其它过氧化物还原成水和

其它物质来实现抗氧化作用（Kim et al.，1989）。

目前人们普遍认为 TPX 是保护昆虫免受氧化损

伤的重要的抗氧化物质。在中华蜜蜂中，

AccTpx1、AccTpx3、AccTpx4和 AccTpx5这 4种

TPX 基因被克隆出来并且研究发现它们在虫体

抗氧化防御中均扮演着重要角色（Yu et al.，

2011；Yao et al.，2013；Yan et al.，2014；Huaxia 

et al.，2015）。在家蚕中，BmTpx1、BmTpx3、

BmTpx4、BmTpx5和 BmTpx6这 5种 TPX基因被

证实在维持家蚕氧化还原平衡，降低农药引起的

氧化损伤方面起着重要作用（Shi et al.，2014）。

在棉铃虫 Helicoverpa armigera中，HaTpx不仅

受各种逆境环境的影响而且能够抵御核型多角

体病毒对棉铃虫的侵染（Zhang et al.，2015b）。

关于 GPX 和 HPX 的研究较少。在长红猎蝽

Rhodnius prolixus中，SeGPX能够调节血淋巴中

的氧化还原平衡（Dias et al.，2016）。在哺乳动

物中，HPX能够通过 H2O2催化各种底物，在先

天免疫、炎症发病机理中起作用（Cheng et al.，

2008）。这些研究结果表明过氧化物酶在维持机

体的氧化还原的平衡以及抵抗氧化损伤起着重

要作用。 

先前的研究表明，当生物体遭受逆境时，机

体内会产生大量的 ROS，影响生物体的氧化平

衡以及正常的生理活动（Imlay，2003）。抗氧化

系统在清除 ROS 和维持正常的生理活动中发挥

着重要作用，而过氧化物酶是其重要的组成部

分。棉铃虫属鳞翅目夜蛾科，是危害严重的世界

性害虫，广泛分布在世界各产棉国（Wu et al.，

2008）。Bt棉的种植、药剂的使用和生物防治等

防治技术均是通过影响棉铃虫的正常的生理活

动来达到防治目的。因此了解和研究昆虫的过氧

化物酶以及抗氧化系统，对防治害虫有着重要意

义。本研究通过转录组测序和克隆验证得到

HaPOD 基因的全长，研究了该基因的时空表达

模式，并检测了在双氧水、HaNPV 感染、低温

和高温处理后的基因表达量的变化，以期进一步

的研究 HaPOD 功能及其在抗氧化过程中的作

用，为更好的研究抗氧化基因以及抗氧化系统提

供一定的理论基础，同时也为寻找新的棉铃虫防

控技术以及更有效的防治棉铃虫提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  供试虫源与试剂 

本实验中使用的棉铃虫为中国农业大学害

虫综合治理实验室饲养，饲养条件为温度（26± 

1）℃，光周期为 16L︰8D，相对湿度为 75%±

10%。因棉铃虫自相残杀习性，从 3 龄阶段开   

始单头饲养。染毒前后的棉铃虫饲养条件与上述

一致。 
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主要试剂为 RNA 提取试剂 TRIzol reagent 

（Invitrogen，USA），Taq DNA聚合酶，限制性

内切酶（EcoRI和 BamHI），DL2000 Marker，荧

光定量试剂盒（SYBR Primer Script RT-PCR 

Kit），PrimeScript RT Reagent Kit with gDNA 

Eraser 试剂盒，PMD-18-T 连接试剂盒均购自

TaKaRa公司；琼脂糖凝胶 DNA回收试剂盒和质

粒提取试剂盒均购自北京天根生化有限公司；

Trans1-T1 感受态细胞购自北京全式金生物技术

有限公司；其他均为国产或进口分析纯试剂。 

1.2  实验方法 

1.2.1  棉铃虫样品的收集  棉铃虫不同发育阶

段的样品包括卵（50粒）、1龄幼虫（20头）、2

龄幼虫（15头）、3龄幼虫（12头）、4龄幼虫（10

头）、5龄 0 h（10头）、5龄 48 h（10头）、5龄

96 h（10 头）、蛹期第 1 天（10 头）、蛹期第 5

天（10头）、蛹期第 9天（10头）、成虫第 1天

（雌雄各 5 头）。不同组织的样品包括幼虫组织

和成虫组织。幼虫组织包括头、表皮、中肠、脂

肪体、血淋巴、中枢神经系统。成虫组织包括头、

胸、腹、足、翅、中肠。在温度处理的实验中，

将 4龄第 2天的幼虫饲养在 4℃和 35℃条件下，

以正常饲养在 27℃的同状态的健康幼虫作为对

照（An et al.，2013；Kim et al.，2007）。在处理

后 1、3、6、12 h收集样品。在双氧水处理中，

在棉铃虫幼虫 5 龄时，注射 5 L 终浓度为 100 

mmol/L 的 H2O2并以相同剂量的 PBS 做对照，

在处理后 1、3、6、10和 24 h收集样品。在 NPV

感染的实验中，挑选 3龄蜕皮一致的棉铃虫幼虫

进行过夜饥饿处理，然后将饲料切成 0.8 cm×0.8 

cm×0.5 cm 的方块并滴加 10 L 终浓度为 106 

PIB/mL的 NPV，以等量的无菌水作为对照进行

饲喂（Zhang et al.，2015a）。等饲料吃完后换正

常饲料进行饲养，在 0、24、48、72、96 h进行

取样。所有的样品进行 3次生物学重复，每次至

少 10头虫子，收集的样品保存在﹣80℃备用。 

1.2.2  棉铃虫总 RNA 提取和 cDNA 合成  将收

集的棉铃虫样品加入高温灭菌的均浆研磨器中，

加入适量的 Trizol进行研磨，然后参照 Trizol试

剂说明书提取 RNA。用 NannoDrop 2000 测定

RNA浓度及纯度。根据反转录试剂盒（TaKaRa）

说明书，以提取各样品的 RNA（1 g）为模板

合成 cDNA的第一链并储存在﹣80℃备用。 

1.2.3  引物设计  根据转录组测序（本实验所

测，数据未公布）拼接得到 POD 的基因序列，

在 ORF（Open reading frame）外设计扩增基因

整个开放阅读框的引物。然后以测序正确的 POD

序列（Genbank 登录号：KX244949）设计特异

引物用于荧光定量 RT-PCR，选择棉铃虫核糖体

蛋白 L32（Ribosomal proteins L32，RPL32，

Genbank 登录号：JQ744274.1）作为内参基因

（Zhang et al.， 2015a）。利用 DNAman 和

DNAClub 软件设计实验中的引物，由上海生工

生物工程有限公司合成（表 1）。 

1.2.4  基因开放阅读框的扩增和序列验证  棉

铃虫 POD 基因的开放阅读框是通过利用设计的

特异性引物和棉铃虫反转录的 cDNA 进行 PCR

扩增所得。PCR反应条件为：95℃预变性 3 min，

95℃变性 40 s，52℃退火，72℃延伸 1 min，反

应 35个循环，最后 72℃延伸 10 min。反应结束 

 

表 1  本研究所用的引物 
Table 1  Primers used in this study 

引物名称 
Primer name 

引物序列 
Primer sequence(5'–3') 

引物长度 
Primer length (bp)

扩增片段长度 
Product length (bp)

目的 
Purpose 

HaPOD-RTF CCTCAAGGAACTCAATGT 18 扩增全长 

HaPOD-RTR ATGTTAGCGGTAACGTCT 18 

1 431 

Amplification of full-length

HaPOD-qF TGCGTGCTACAGACATCC 18 荧光定量 PCR 

HaPOD-qR ACCAGTTCCACATCTTGAGG 20 

178 

Real-Time PCR 

RPL32-qF CATCAATCGGATCGCTATG 19 荧光定量 PCR 

RPL32-qR CCATTGGGTAGCATGTGAC 19 

152 

Real-Time PCR 
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后，利用 2%的琼脂糖凝胶验证 PCR产物，然后

根据琼脂糖凝胶 DNA 回收试剂盒的说明进行

DNA回收。再根据 PMD-18-T连接试剂盒说明，

将纯化的 DNA片段和 PMD-18-T载体连接，然

后转化到 Trans1-T1感受态细胞，进行蓝白斑筛

选。挑选白斑进行菌液 PCR 验证，然后接种于

含有 Ampicillin 的 LB 液体培养基中，37℃下  

200 r/min 培养过夜，提取质粒，经双酶切实验

验证后将质粒送到华大基因进行测序。 

1.2.5  序列分析  通过 DNAclub 软件将基因序

列翻译成氨基酸序列，借助 NCBI查找其它昆虫

同源物蛋白序列，并利用 DNAman 软件进行氨

基酸序列的多重联配分析。系统进化树是采用

MAGE5.10软件中的Neighbor-joinin软件进行分

析，其它的一些理化性质是通过 ProtParam tool

（http://web.expasy.org/protparam/）进行分析。 

1.2.6  荧光定量 RT-PCR  按照试剂盒 SYBR 

Primer Script RT-PCR Kit方法（TaKaRa）以棉铃

虫 RPL32 为内参基因，进行实时荧光定量 PCR

实验对基因表达水平进行检测。实验采用 20μL 

荧光定量 PCR反应体系。体系如下：2 × SYBR 

green supermix 10 L，正向引物和反向引物均为

1 L（终浓度为 0.5 mol/L），cDNA模板 1 L (50 

ng/L)，RNase-Free ddH2O 7 L。反应条件如下：

95℃预变性 3 min，95℃变性 15 s，60℃退火和

延伸 30 s，共 40个循环。实验在 Bio-RAD CFX 

Connect Real-Time System （Bio-RAD，USA）

上进行，每个处理重复 3次。 

1.3  数据处理和统计 

荧光定量 PCR 的结果采用 2ΔΔCT方法计算

（Livak and Schmittgen，2001）。利用 SPSS软件

的 Turkey’s HSD 多重比较的方法对该基因在不

同发育阶段和不同组织的表达进行分析

（P<0.05）。不同逆境处理后的表达分析是通过

t-检验分析（*表示 0.01<P<0.05；**表示 P< 

0.01）。 

2  结果与分析 

2.1  棉铃虫 HaPOD 基因的克隆和序列分析 

通过转录组测序获得基因序列，然后利用

DNAman设计一对特异性引物克隆验证全长。经

NCBI中Open reading frame finder （ORF Finder）

功能进行序列分析，结果表明该基因开放阅读框

长 1 332 bp，编码 443个氨基酸（图 1）；预测的

蛋白分子量为 49.9 ku，等电点（pI）为 5.84。基

因序列中含有一个细胞黏附蛋白序列（图 1）。

氨基酸多重联配的结果表明，棉铃虫 HaPOD基

因分别与甜菜夜蛾、家蚕、玉带凤蝶的序列一致

性高达 85%、83%、81%（图 2）。系统进化树分

析表明，棉铃虫与甜菜夜蛾以及家蚕的亲缘关系

最近，与氨基酸多重联配的结果一致（图 3）。 

2.2  HaPOD 基因在棉铃虫不同发育阶段的表

达分析 

时间表达谱中结果表明，HaPOD 基因在棉

铃虫不同发育时期的表达呈现出时间依赖性（图

4）。HaPOD 基因在 1~5龄表达量较低且变化不

明显，从 5龄开始该基因的表达量升高，在整个

蛹期和羽化前后保持较高的表达量，蛹期第 5天

最高（图 4）。 

2.3  HaPOD 基因在棉铃虫幼虫和成虫组织内

的转录表达 

空间表达谱结果显示，该基因在棉铃虫幼虫

和成虫组织中存在组织差异性表达（图 5：A，B）。

在幼虫的头中表达量比在幼虫其它组织中高（图

5：A），而在成虫的翅中表达量最高，中肠中表

达量最低（图 5：B）。这可能说明该基因在幼、

成虫不同组织承担不同的职能。 

2.4  不同逆境处理对 HaPOD 基因表达的影响 

双氧水实验结果表明，该基因在双氧水处理

后 1、3、24 h表达量显著上升而在 6 h和 10 h

没有显著变化（图 6：A）。HaNPV 感染实验结

果显示，该基因在喂毒 24、48、72、96 h 表达

量均显著上调（图 6：B）。极端温度实验结果表

明，高低温处理对该基因表达量的影响是不同的

（图 6：C，D），在高温处理后的 1、3、6 h表

达量显著上调，12 h无显著变化（图 6：D）；而

在低温处理后 6 h、12 h的表达量显著下调（图

6：C）。 
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图 1  棉铃虫 HaPOD 基因的核苷酸序列和推测的氨基酸序列 
Fig. 1  Nucleotide and deduced amino acid sequences of HaPOD gene from Helicoverpa armigera 

细胞黏附蛋白序列用实线标出。 

The peroxinectin sequence is marked by solid lines. 

 

3  讨论 

虽然过氧化物酶在哺乳动物和几种模式昆

虫中研究较多，但在棉铃虫中报道较少。本研究

克隆了 HaPOD 基因（ Genbank 登录号：

KX244949），序列分析发现该基因开放阅读框长

为 1 332 bp，编码 443个氨基酸，含有一个类似

动物亚铁血红素过氧化物酶的细胞粘附蛋白序

列。氨基酸多重联配和系统进化树的结果表明，

该基因与甜菜夜蛾等昆虫的序列一致性较高，氨

基酸序列在进化中较为保守。通过序列分析得

到，HaPOD 基因是一种新的过氧化物酶基因，

在其它物种中没有统一的命名，因此将其命名为

HaPOD基因。 

从时间表达谱中可以看出，HaPOD 基因在

棉铃虫不同发育时期的表达大致呈现时间依赖

性。HaPOD 基因在 1~5 龄表达量较低，5 龄后

表达量开始升高，在蛹期和羽化前后表达量较

高。这可能是从 5龄开始棉铃虫经历化蛹和羽化

这两种变态过程，棉铃虫体内发生多种生理生化

反应，造成体内活性氧及其它物质的积累，从而

引起基因表达量升高。在其它昆虫中过氧化物酶

的表达也存在类似的结果，比如中华蜜蜂的

AccTpx3基因（Yao et al.，2013）等。空间表达

谱显示，该基因在棉铃虫中存在组织差异性表

达，在幼虫头和成虫翅表达量相对较高，均在中 
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图 2  棉铃虫 HaPOD 基因和其他昆虫同源物的氨基酸序列多重联配 

Fig. 2  Amino acid sequence multiple alignment of HaPOD with other insects homologs 

蓝色代表 100%的序列一致性，红色代表 75%的序列一致性，绿色代表小于或等于 50%的序列一致性。Ha：棉铃虫

Helicoverpa armigera，KX244949；Se：甜菜夜蛾 Spodoptera exigua，AIN39490.1；Bm：家蚕 Bombyx mori， 

XP_012549705.1；Pp：玉带凤蝶 Papilio polytes，XP_013139647.1。 

Blue represents 100% identity, red represents 75% identity and green represents≤50% identity. Ha: Helicoverpa 

armigerara(KX244949); Se: Spodoptera exigua (AIN39490.1); Bm: Bombyx mori (XP_012549705.1);  
Pp: Papilio polytes (XP_013139647.1). 

 
Ha：棉铃虫 Helicoverpa armigera，KX244949；Se：甜菜夜蛾 Spodoptera 

exigua，AIN39490.1；Bm：家蚕 Bombyx mori，XP_012549705.1；Pp：

玉带凤蝶 Papilio polytes，XP_013139647.1；At：脐橙螟 Amyelois 

transitella， XP_013193948.1； Px： 小 菜 蛾 Plutella xylostella，

XP_011553109.1；Pm：金凤蝶 Papilio machaon，KPJ19443.1；Db：巴

氏果蝇  Drosophila busckii，ALC47695.1；Ad：达氏按蚊 Anopheles 

darlingi， ETN66032.1； Cq：致倦库蚊 Culex quinquefasciatus，

EDS45917.1；Aa：埃及伊蚊 Aedes aegypti，AAC97504.1。 

Ha: Helicoverpa armigerara (KX244949); Se: Spodoptera exigua 
(AIN39490.1); Bm: Bombyx mori (XP_012549705.1); Pp: Papilio polytes 
(XP_013139647.1); At: Amyelois transitella (XP_013193948.1); Px: 
Plutella xylostella (XP_011553109.1); Pm: Papilio machaon (KPJ19443.1); 
Db: Drosophila busckii (ALC47695.1); Ad: Anopheles darlingi 
(ETN66032.1); Cq: Culex quinquefasciatus (EDS45917.1); Aa: Aedes 
aegypti (AAC97504.1). 

 

图 3  棉铃虫 HaPOD 基因和其他昆虫同源物的系统进化树分析 
Fig. 3  Phylogenetic tree analysis of HaPOD and its homologs in insects 
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图 4  HaPOD 基因在棉铃虫不同发育时期的表达谱 

Fig. 4  Expression profile of HaPOD in different developmental stages of Helicoverpa armigera 

EGG：卵（50粒）；1-24 h：1龄 24 h（20头）；2-24 h：2龄 24 h（15头）；3-24 h：3龄 24 h（12头）； 

4-48 h：4龄 48 h（10头）；5-0 h；5龄 0 h（10头）；5-48 h：5龄 48 h（10头）；5-96 h：5龄 96 h（10头）；P1：蛹

期第 1天（10头）；P5：蛹期第 5天（10头）；P9：蛹期第 9天（10头）；A1：成虫第 1天（5头雄虫和 5头雌虫）。

数据均代表 3 次生物学重复的平均值±标准偏差，每次生物学重复包括 10头虫子。柱上标有不同字母表示差异显著

（P＜0.05，利用 SPSS17.0软件根据 Turkey多重比较检验法比较）。 

EGG: Egg (50 grain); 1-24 h: 1st instar larvae at 24 h (20 larvae); 2-24 h: 2nd instar larvae at 24 h (15 larvae); 3-24 h: 3rd 
instar larvae at 24 h (12 larvae); 4-48 h: 4th instar larvae at 48 h (10 larvae); 5-0 h, 5-48 h and 5-96 h stand for 5th instar larvae 

at 0, 48 and 96 h (10 larvae),respectively; P1, P5 and P9 stand for 1, 5 and 9 day pupae (10 larvae), respectively; A1: 1 day 
adults (5 male and 5 female).The data are mean±SD. Each biology repeat includes 10 larvae or adult. Histograms with different 

letters indicate significant different at 0.05 level by Tukey’s multiple-range test in SPSS17.0 software. 
 

 
 

图 5  HaPOD 基因在棉铃虫幼虫组织（A）和成虫组织（B）内的转录分析 
Fig. 5  Transcription analysis of HaPOD in different larvae tissues (A) and adult tissues (B) of Helicoverpa armigera 

L-HD：幼虫头；L-MG：幼虫中肠；L-EP：幼虫表皮；L-FB：幼虫脂肪体；L-HM：幼虫血淋巴；L-CNS：幼虫中枢

神经系统。A-HD：成虫头；A-TR：成虫胸；A-AD：成虫腹；A-LG：成虫足；A-WG：成虫翅；A-MG：成虫中肠。

数据均代表 3 次生物学重复的平均值±标准偏差，每次生物学重复包括 10头虫子。柱上标有不同字母表示差异显著

（P＜0.05，利用 SPSS17.0 软件根据 Turkey多重比较检验法比较）。 

L-HD: Heads of larvae; L-MG: Midgut of larvae; L-EP: Epidermis of larvae; L-FB: Fatbody of larvae; L-HM: Hemolymph 
of larvae; L-CNS: Central nervous system of larvae. A-HD: Heads of adult; A-TR: Thorax of larvae; A-AD : Abdomen of 

larvae; A-LG: Legs of larvae; A-WG: Wings of adult; A-MG: Midgut of adult. The data are mean±SD. Each biology repeat 

includes 10 larvae or adult. Histograms with different letters indicate significant different at 0.05 level by Tukey’s 
multiple-range test in SPSS17.0 software. 

 

肠表达量较低。这可能暗示该基因在幼虫、成虫

不同组织中承担不同的抗氧化功能。相比较过氧

化物酶在其他昆虫组织中表达，可以看出过氧化

物酶组织差异性表达是很普遍的。比如，AccTpx1

主要在中华蜜蜂胸部表达（Yu et al.，2011）而

AccTpx3相对于脑、表皮和中肠在肌肉中表达最

高（Yao et al.，2013）。 

大量文献报道环境条件如温度、重金属、杀

虫剂和 UV照射可以诱导氧化压力（Lushchak，

2011；Kottuparambil et al.，2012）。昆虫积极或

被动的利用酶类或非酶类抗氧化系统来调节氧

化平衡，避免由活性氧引起的氧化损伤（Corona 

et al.，2006；Kobayashi-Miura et al.，2007）。本

文中，荧光定量结果显示 HaPOD基因的表达量 
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图 6  不同逆境处理对棉铃虫 HaPOD 基因转录水平的影响 
Fig. 6  Effect of different types of adversity on the transcript levels of HaPOD gene 

A~D：棉铃虫幼虫分别遭受双氧水、HaNPV感染、低温和高温处理。数据均代表 3次生物学重复的平均值±标准偏差，

每次生物学重复包括 10头虫子。*和**表示处理和对照之间 t-检验差异显著（*0.01＜P＜0.05；**P＜0.01）。 

A, B, C and D. The larvae of Helicoverpa armigera were subjected to, H2O2, HaNPV infection, low temperature, and high 
temperature. The data are mean±SD. Each biological repeat includes 10 larvae or adult. Significance of pairwise comparisons 

(treatment vs. control ) are marked with * or ** ( *0.01<P<0.05; **P<0.01) as determined by the Student’s t-test. 
 

受环境条件的影响。双氧水处理、HaNPV 感染

和高温处理显著诱导了该基因的表达而低温处

理使该基因表达量显著下调，这可能暗示着该基

因参与棉铃虫抗氧化防御。类似的结果在其它昆

虫中也有所报道，例如在家蚕中，BmTPX 基因

的转录和翻译均能受到 4℃和 37℃的温度诱导

（Lee et al.，2005）。在中华蜜蜂中，AccTpx1基

因的表达受到紫外线、HgCl 和杀虫剂等非生物

因素的影响（Yu et al.，2011）。这些结果均表明

过氧化物酶可能在调控氧化还原过程和抵抗氧

化损伤方面发挥着巨大作用。 

抗氧化系统在生物体应对外界不良环境中

发挥着巨大作用，是维持机体正常生理活动所必

需的。深入研究抗氧化系统对高效防治害虫和寻

找新的害虫防控技术有着重要意义。本文成功的

克隆了棉铃虫一个新型的过氧化物酶基因，并分

析了序列特征、时空表达模式以及 4种逆境对其

表达的影响，为下一步通过 RNAi技术研究该基

因在棉铃虫调节氧化平衡和抵抗氧化损伤方面

的功能做铺垫。同时也希望通过本研究能为抗氧

化基因和抗氧化系统的研究提供一定的理论基础。 
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