
  
 

应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology    2021, 58(5): 10651072.   DOI: 10.7679/j.issn.20951353.2021.107 

 

                           

*资助项目 Supported projects：国家自然科学基金项目（32060126）；云南省高层次人才培养支持计划“青年拔尖人才”专项

（YNWR-QNBJ-2018-393）；中国科学院“西部之光”人才培养计划“西部青年学者”项目 

**第一作者 First author，E-mail：597183457@qq.com 

***通讯作者 Corresponding author，E-mail：jyzhu@swfu.edu.cn 

收稿日期 Received：2020-12-21；接受日期 Accepted：2021-08-06 

 

管氏肿腿蜂毒液抗凝血酶Ⅲ基因的 

克隆与表达分析* 
韩开健 1**  樊晓红 1  吴朝妍 1  朱家颖 1, 2*** 
（1. 西南林业大学云南省森林灾害预警与重点实验室，昆明 650224； 

2. 西南林业大学西南山地资源保育与利用教育部重点实验室，昆明 650224） 

摘  要  【目的】 克隆和表达管氏肿腿蜂 Scleroderma guani 毒液抗凝血酶Ⅲ（Antithrombin Ⅲ）基因

SgAT-Ⅲ，为深入研究该毒液基因的生理功能奠定基础。【方法】 利用逆转录 PCR 技术克隆 SgAT-Ⅲ基因

开放阅读框（Open reading frame，ORF）序列，使用生物信息学软件分析其基因序列结构特征，通过 qPCR

技术分析其在雌成虫不同组织中的表达模式，采用载体 pCzn1 对其进行原核表达。【结果】 克隆得到

SgAT-Ⅲ基因的 ORF，长 1 338 bp，编码 446 个氨基酸，其中第 1-19 位氨基端为信号肽，理论分子量 49.49 

ku，等电点 6.23。多序列比对分析表明，SgAT-Ⅲ与蚂蚁 AT-Ⅲ具有较高的氨基酸一致性（>64%），C 末端

具有 serpin 蛋白家族典型反应中心环区，含有供靶标蛋白识别的活性裂解位点。系统发育分析表明，

SgAT-Ⅲ与膜翅目其他昆虫的 AT-Ⅲ亲缘关系较近，且与蚂蚁的 AT-Ⅲ聚为一支。qPCR 分析表明，SgAT-Ⅲ

基因在毒液器官中高表达。SDS-PAGE 电泳检测发现，成功表达 SgAT-Ⅲ重组蛋白，纯化得到高纯度的重

组蛋白。【结论】克隆得到 SgAT-Ⅲ基因，其在毒液器官中高表达，纯化得到 SgAT-Ⅲ重组蛋白，为进一步

研究该毒液基因的生理功能奠定了基础。 

关键词  管氏肿腿蜂；抗凝血酶Ⅲ；基因克隆；表达特征；原核表达 

Cloning and expression of the venom antithrombin  gene in Ⅲ
Scleroderma guani (Hymenoptera: Bethylidae) 

HAN Kai-Jian1**  FAN Xiao-Hong1  WU Chao-Yan1  ZHU Jia-Ying1, 2*** 

(1. Key Laboratory of Forest Disaster Warning and Control of Yunnan Province, Southwest Forestry University, Kunming 650224, 
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Abstract  [Objectives]  The aim of this study was to clone and express the venom antithrombin  gene of Ⅲ Scleroderma 

guani (SgAT-Ⅲ) and thereby provide a basis for characterizing the physiological function of this gene. [Methods]   The open 

reading frame (ORF) sequence of the SgAT-Ⅲ gene was cloned by reverse transcription PCR technology and its sequence 

structure analyzed with bioinformatic software. The gene expression profiles of SgAT-  in different developmental stages and Ⅲ

tissues of female adults were detected with qPCR. The gene was expressed using the prokaryotic vector pCzn1. [Results]  

The ORF of the SgAT-Ⅲ gene was successfully cloned and found to be 1 338 bp in length, encoding 446 amino acids with a 

signal peptide comprised of amino acids 1-20, a predicted molecular weight of 49.49 ku and an isoelectric point (pI) of 6.23. 

The results of multiple sequence alignment revealed that SgAT-  shares high amino acid identity (>64%) with SgATⅢ - s of Ⅲ

other members of the Formicidae. Its C-terminal sequence has a typical, reactive, center loop region of the serpin protein 

family, and contains an active cleavage site that can be recognized by target protease. Phylogenetic analysis indicates that 
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SgAT-  is closely related to ATⅢ - s of other hymenopteran insects, particularly those of ants. qPCR analysis revealed that the Ⅲ

SgAT-Ⅲ gene was abundantly expressed in the venom apparatus. SDS-PAGE electrophoresis detection revealed that the 

recombinant SgAT-  was successfully expressed, and that highⅢ -purity recombinant SgAT-  was obtained.Ⅲ  [Conclusion]  

The SgAT-  gene was successfully cloned and found to be abundaⅢ ntly expressed in the venom apparatus. Obtaining this 

purified, recombinant protein lays a foundation for further investigation of the physiological function of SgAT- .Ⅲ  

Key words  Scleroderma guani; antithrombin ; gene cloning; expression profile; prokaryⅢ otic expression 

丝氨酸蛋白酶抑制剂普遍存在于生物体内，

参与调控诸多重要的蛋白质水解级联反应，包括

哺乳动物的凝血途径和节肢动物的免疫应答、激

素分泌、生长发育等（Meekins et al.，2017；

Sachetto and Mackman，2019）。抗凝血酶Ⅲ

（Antithrombin Ⅲ，AT-Ⅲ）隶属于丝氨酸蛋白酶

抑制剂的 serpin 家族，与其它丝氨酸蛋白酶抑制

剂在氨基酸序列上具有 30%左右的一致性，其分

子量在 50 ku 左右，N 端具有 serpin 的特殊结构

域，C 末端具有 3 个 β-折叠，8-9 个 α-螺旋结构

和 1 个反应中心环（Reactive center loop，RCL）

区的保守三级结构（Gettins，2002）。现有研究

发现，脊椎动物 AT-Ⅲ与其它 serpin 抑制的作用

原理相同，以不可逆的自杀性机制抑制靶标蛋白

酶活性，从而实现对蛋白水解级联反应的调控，

主要起抑制血栓形成、抗炎和抗血管生成作用

（Huntington et al.，2000；Huntington，2013）。

鉴于 AT-Ⅲ对抑制血栓形成具有重要作用，国内

外学者对 AT-Ⅲ及其同源物的作用机制开展了大

量研究，发现其通过调节凝血级联反应中的凝血

酶及凝血因子而发挥作用（Koh and Kini，2009；

Huntington，2014）。如，吸血动物（虱、蚊、蝇、

蚤、寄生线虫和蝙蝠）唾液中的 AT-Ⅲ能与凝血

酶及凝血因子互作，进而成功抑制哺乳动物血液

凝固（Sachetto and Mackman，2019）。 

AT-Ⅲ作为动物毒液的重要成分，与高等哺

乳动物 AT-Ⅲ的同源性很高。如，巴西具窍蝮蛇

Bothrops jararaca 毒液 AT-Ⅲ和人 Homo sapiens 

AT-Ⅲ之间的氨基酸高度一致（de Morais et al.，

2009）。此外，现有研究表明，动物毒液 AT-Ⅲ

与脊椎动物 AT-Ⅲ的生理功能相似，具有抗凝血

功 能 （ 如 ， 黄 绿 原 矛 头 蝮 Protobothrops 

flavoviridis 和巴西具窍蝮蛇毒液 AT-Ⅲ能抑制血

栓形成），并具有抗炎作用（ Kini， 2011；

Morais-Zani et al.，2015）。鉴于毒液 AT-Ⅲ的医

药应用价值，国内外学者对其开展了大量研究，

并已将来源于蛇毒的 AT-Ⅲ研发为抗血栓药物进

行使用（Kini，2011）。 

尽管毒液 AT-Ⅲ具有较好的应用价值，但目

前有关动物毒液 AT-Ⅲ的研究主要集中在蛇中

（Slagboom et al.，2017；Khan et al.，2018）。

昆虫作为世界上最大的有毒动物类群，研究发现

蜜蜂毒液中存在高丰度的 AT-Ⅲ（Danneels et al.，

2015），且昆虫毒液中鉴定到的 AT-Ⅲ与蛇毒中

的 AT-Ⅲ同源性较高（de Oliveira et al.，2015），

但其功能和作用机制尚不清楚。就昆虫毒液

AT-Ⅲ的研究而言，除在蜜蜂中有研究报道外，

迄今仅有 AT-Ⅲ存在于双斑镶颚姬蜂 Hyposoter 

didymator 和管氏肿腿蜂 Scleroderma guani 毒液

中的报道，但未见其编码基因的表达特征以及

功能方面的研究（Dorémus et al.，2013；Zhu，

2016）。 

有鉴于此，本论文以天牛、小蠹等重要蛀干

害虫幼虫和蛹期外寄生蜂——管氏肿腿蜂为研

究对象，在前期研究发现该蜂毒液富含 AT-Ⅲ的

基础上（Zhu，2016），为今后深入研究该蜂毒液

AT-Ⅲ基因（SgAT-Ⅲ）的功能，克隆了 SgAT-Ⅲ

基因的开放阅读框（Open reading frame，ORF）

序列，分析了其在雌成虫不同组织中的表达特

征，对该毒液基因进行了原核表达，纯化了其重

组蛋白。 

1  材料与方法 

1.1  供试虫源 

黄粉甲 Tenebrio molitor 为实验室繁育多代

的种群，利用麦麸作为饲料进行饲养（Zhu et al.，

2013）。利用刚化蛹的黄粉甲作为寄主饲养管氏
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肿腿蜂，用蘸透 20%蜂蜜水的脱脂棉球作为成蜂

营养源（Zhu et al.，2013）。 

1.2  RNA 的提取及 cDNA 合成 

取羽化 1-5 d 内的管氏肿腿蜂雌蜂，放入无

RNase 的离心管中，加入液氮后置于冰上研磨

后，用 Trizol 试剂（Invitrogen）提取雌成虫总

RNA。采用分光光度仪和 1%琼脂糖凝胶电泳检

测总 RNA 的含量和完整性后，取 5 μg 总 RNA，

利用 RevertAid First Strand cDNA Synthesis Kit

（Thermo Scientific）反转录试剂盒，按照使用

说明书合成 cDNA 模板，并于﹣20 ℃保存备用。 

1.3  SgAT-Ⅲ基因的克隆及测序 

基于实验室前期管氏肿腿蜂毒液器官转录

组测序获得的 SgAT-Ⅲ基因序列（Zhu，2016），

设计 PCR 正反向引物（5-ATGAATTCAATA-

GCACTCTTCGTGGCCCT-3和 5-TTATACATA-

TTCCTGTACAGAGAGACCT-3）扩增其 ORF

序列。PCR 反应体系为 25 μL：cDNA 1 μL, 正

反向引物各 1 μL, dNTP Mixture 12.5 μL, 超纯水

9.5 μL。PCR 反应条件为：94 ℃预变性 3 min；

94 ℃变性 30 s，65 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 1 min 

30 s，35 个循环；72 ℃ 10 min。PCR 产物经 1%

琼脂糖凝胶电泳检测后，送铂尚生物技术（上海）

有限公司进行测序。 

1.4  SgAT-Ⅲ基因的序列分析 

使用 DNASTAR7.1（Burland，2000）对测

序获得的 SgAT-Ⅲ基因序列进行分析，序列同源

比对搜索采用 BlastP（https://blast.ncbi.nlm.nih. 

gov/Blast.cgi），理化性质分析用 ProtParam 软件

(https://web.expasy.org/protparam/)，多序列比对

采用 ClustalX1.83（Thompson et al.，1997），结

构域预测使用 Smart server（http://smart.embl- 

heidelberg.de/ ）， 信 号 肽 预 测 用 SignalP 4.0

（ http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP-4.1/），

进 化 树 构 建 用 MegaX 中 的 最 大 似 然 法

（Maximum Likelihood，ML）（Bootstrap 设置为

1 000 次重复）(Kumar et al.，2018)，序列一级

结构绘制采用 IBS1.03 绘制（Liu et al.，2015）。 

1.5  SgAT-Ⅲ基因的表达特征分析 

分别收集管氏肿腿蜂雌成虫不同组织（头

部、胸部、去除毒液器官的腹部和毒液器官）样

品于 1.5 mL 离心管中，加入液氮后研磨后，再

加入 Trizol（Invitrogen）试剂混匀，于﹣80 ℃

保存备用，每个样品共设 3 个生物学重复。参照

1.2 的方法提取各样品总 RNA，使用 DNAase 去

除基因组 DNA 后，合成相应的 cDNA 模板。根

据克隆获得的 SgAT-Ⅲ基因 ORF 序列，设计引

物（5-ACCACAAAGGGTCAAATCCA-3和 5- 

AATCTGCTCTGCCAGAAACC-3），以 18S RNA

基因作为内参基因，采用实时荧光定量 PCR

（ Real time fluorescence quantitative PCR ，

qPCR）对 SgAT-Ⅲ基因在不同发育阶段和雌蜂不

同组织中的表达特征进行分析。qPCR 反应体系

为：Bestar® qPCR mastermix 荧光定量试剂盒

（DBIR Bioscience, Germany）10 μL，正反向引

物（10 μmol·L－1）各 1 μL，cDNA 1 μL，ddH2O2 

8 μL。qPCR 反应程序为：95 ℃预变性 2 min，

95 ℃ 10 s，58 ℃ 31 s，72 ℃ 30 s，40 个循环。 

1.6  SgAT-Ⅲ基因的原核表达 

运用 PAS（PCR-based accurate synthesis）方

法合成含有 NdeI 和 XbaI 酶切位点的 SgAT-Ⅲ基

因，经测序验证序列正确和酶切后，将其链接到

表达载体 pCzn1，转化大肠杆菌克隆菌株 DH5α。

菌落 PCR 及测序验证表达载体构建成功后，用

质粒提取试剂盒提取质粒，并转入大肠杆菌表达

菌株 BL21（DE3）感受态细胞中，进行原核表

达。将验证正确的表达菌株菌液和空载体菌液按

照 1∶100 接种于 30 mL LB（Lysogeny broth）培

养液中，37 ℃  220 r·min－1 振摇培养至菌液

OD600 为 0.6，加入终浓度为 0.5 mmol·L－1 的异丙

基 -β-D- 硫 代 半 乳 糖 苷 （ Isopropyl-beta-D- 

thiogalactopyranoside，IPTG），诱导培养 4 h。取

出 1 mL 培养物，10 000 g 室温离心 2 min，去培

养基，磷酸盐缓冲液（Phosphate-buffered saline，

PBS）重悬菌液，离心取上清。然后，再加入 PBS

至沉淀中，超声波破碎后离心，取上清。利用

Ni-IDA-Sepharose CL-6B 亲和层析柱对重组表
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达蛋白进行纯化，纯化重组蛋白在 PBS 中透析

过夜后，加入 PBS 进行溶解。对获得的菌液上

清、沉淀中的蛋白以及纯化后的蛋白，利用

12% SDS-PAGE （ Sodium dodecyl sulphate 

polyacrylamide gel electrophoresis）电泳检测，考

马斯亮蓝 R-250 染色过夜，脱色液脱色处理后，

对凝胶进行拍照分析。 

1.7  数据分析 

qPCR 数据采用 2−∆∆CT 方法分析（Livak and 

Schmittgen，2001）。利用 SPSS 17.0 软件中的

Fisher’s least significant difference（LSD）法分析

不同样品中 SgAT-Ⅲ基因的相对表达量差异显著

性（P<0.05）。采用 GraphPad Prism 8 软件

（GraphPad Software Inc.）作图。 

2  结果与分析 

2.1  SgAT-Ⅲ基因的克隆和序列分析 

克隆获得 SgAT-Ⅲ基因的 ORF 序列，长

1 338 bp，编码 446 个氨基酸，理论分子量为

49.9 ku，等电点 5.61。信号肽预测结果显示，

SgAT-Ⅲ蛋白质序列 N 端包含长为 19 个氨基酸

的信号肽序列。SMART 预测结果显示，SgAT-Ⅲ

氨基酸序列的第 48-437 位氨基酸残基之间含有

1 个 serpin 家族特有的保守结构域（图 1：A）。

利用 BlastP 同源比对方法在 NCBI 中的搜索结果

显示，SgAT-Ⅲ与长脊切胸蚁 Temnothorax  

 

 
 

图 1  SgAT-Ⅲ 基因编码的氨基酸序列结构分析 

Fig. 1  Amino acid sequence structure analysis of the SgAT-Ⅲ  gene 

A. SgAT-Ⅲ氨基酸序列结构；B. 昆虫 AT-  RCLⅢ 区多序列比对。A. Amino acid sequence structure of the SgAT- ; Ⅲ  

B. Multiple sequences alignment of the RCL of insect’s AT-IIIs. 

三角形为起始密码子和终止密码子。SP：信号肽；Serpin：丝氨酸蛋白酶抑制剂结构域；RCL：反应中心环； 

HR：铰链区；CR：保守残基。预测的 P1 残基以黑色标记，其他保守氨基酸残基以不同颜色标记。Ae：多次顶蚁； 

Ac：中华蜜蜂；Am：意大利蜜蜂；Cc：纵脊驼背蚁；Cf：佛罗里达弓背蚁；Fa：山潜蝇茧蜂；Hl：蓝莓蜂； 

Hs：跳镰猛蚁；Mq，四条麦蜂；Sg：管氏肿腿蜂；Tl，长脊切胸蚁。 

The initiation and termination codon were indicated by triangles. SP: Signal peptide; Serpin: Domain of the serine proteinase 
inhibitor; RCL: Reactive center loop; HR, Hinge region; CR, Conserved residues. The predicted P1 residues were marked in 
black, and other conserved amino acid residues were marked in gray. Ae: Acromyrmex echinatior; Ac: Apis cerana; Am: A. 
mellifer; Am: Apis mellifera; Cc: Cyphomyrmex costatus; Cf: Camponotus floridanus; Fa: Fopius arisanus;Hl: Habropoda 

laboriosa; Hs: Harpegnathos saltator; Mq: Melipona quadrifasciata; Sg: Scleroderma guani; Tl: Temnothorax longispinosus. 
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图 2  昆虫 AT-Ⅲ系统发育树 

Fig. 2  Phylogenetic tree of AT- s in insectsⅢ  
 
 

longispinosus 和北方皱切叶蚁 Trachymyrmex 

septentrionali AT-Ⅲ的氨基酸序列一致性最高，

分别为 68.09%和 64.91%。多序列比对结果表明，

SgAT-Ⅲ与其它昆虫 AT-Ⅲ相似，C 端有保守的

RCL 区，RCL 区中的活性裂解中心氨基酸位点

为 Arg（R），P17E、P16E、P15G、P14T、P12-P9A

为铰链区共有的保守氨基酸残基（图 1：B）。系

统进化树分析结果显示，SgAT-Ⅲ和蚂蚁 AT-Ⅲ

聚为一支（图 2）。 

2.2  SgAT-Ⅲ基因的表达特征分析 

在雌成虫不同组织中，SgAT-Ⅲ基因在毒液

器官中高度表达，其表达量显著高于头、胸和腹

部残体中的表达量（F=17.464，df=3，P<0.05）

（图 3）。 

2.3  SgAT-Ⅲ基因的原核表达 

将去除信号肽的 SgAT-Ⅲ基因 ORF 序列插

入到 pCzn1 原核载体中，转化大肠杆菌后诱导表

达，利用 Ni 亲和柱对表达产物进行纯化。 

 
 

图 3  SgAT-Ⅲ 基因在不同组织中的表达量 

Fig. 3  Expression levels of SgAT-Ⅲ  
gene in different tissues 

H：头；T：胸；A：腹部（去除毒液器官）； 

V：毒液器官。 

数据为平均值±标准差，柱上标有不同字母表示 

不同组织中的基因相对表达量存在显著差异 

（P<0.05，LSD 检验）。 

H: Head; T: Thorax; A: Abdomen without venom  
apparatus; V: Venom apparatus. 

Data in the figure are mean ± SD. Histograms with 
different letters indicate significant difference gene 

expression levels among different tissues  
(P<0.05, LSD test). 
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SDS-PAGE 电泳检测结果显示，重组的 SgAT-Ⅲ

融合蛋白在大肠杆菌成功表达，以可溶性蛋白形

式存在于上清中，SgAT-Ⅲ重组蛋白的分子量约

50 ku，与理论分子量相符，且纯化得到的

SgAT-Ⅲ重组蛋白纯度高（图 4）。 
 

 
 

图 4  SgAT-Ⅲ重组蛋白原核表达 

Fig. 4  Prokaryotic expression of SgAT-  Ⅲ  
recombinant protein 

M：标准蛋白；1：未诱导表达的蛋白； 

2：诱导后表达的蛋白；3：诱导表达的沉淀蛋白； 

4：诱导表达的上清蛋白；5：纯化蛋白。 

M: Protein marker; 1: Protein of uninduction; 2: Protein 
after induction; 3: Precipitate protein after induction;  

4: Supernatant protein after induction; 5: Purified protein. 
 

3  讨论 

在前期发现 AT-Ⅲ为管氏肿腿蜂毒液高丰度

成分的基础上（Zhu，2016），采用逆转录 PCR

方法成功克隆获得了 SgAT-Ⅲ基因 ORF 序列。氨

基酸序列分析表明，SgAT-Ⅲ具有保守的 serpin

结构域，是 serpin 超家族成员（Kumar et al.，

2013）。现有研究表明，已报道的毒液 AT-Ⅲ同

源物作为节肢动物毒液组分是分泌型蛋白，其 N

端具有信号肽序列（de Graaf et al.，2010）。

SignalP 预测结果显示，SgAT-Ⅲ的 N 端也存在信

号肽序列，表明该毒液蛋白也是分泌蛋白。氨基

酸序列分析表明，SgAT-Ⅲ的氨基酸序列中具有

保守的 serpin 结构域，是 serpin 超家族成员

（Kumar et al.，2013）。与 serpin 相似，SgAT-Ⅲ

拥有丝氨酸蛋白酶抑制剂超家族具有的典型

RCL 区，且含有能被靶标蛋白酶识别的活性裂

解位点 P1。有研究证实，P1 位置的氨基酸残基

决定丝氨酸蛋白酶抑制剂的特异性，P1 位置具

有 Arg（R）或 Lys（K）残基的丝氨酸蛋白酶抑

制剂可以抑制胰凝乳蛋白酶活性（Lin et al.，

2017；Yang et al.，2017）。SgAT-Ⅲ的 P1 位置是

R 残基，表明其可能具有抑制胰凝乳蛋白酶的功

能。系统发育树结果表明，SgAT-Ⅲ与蚂蚁以及

其他膜翅目昆虫 AT-Ⅲ聚为一支，表明 AT-Ⅲ在

膜翅目昆虫中具有相对保守的进化特性，且它们

之间应该具有相似的生理功能。 

前期蛋白质谱分析结果证实，SgAT-Ⅲ为管

氏肿腿蜂的高丰度毒液蛋白组分（Zhu，2016）。

与该结果相吻合，基因表达特征分析结果表明，

SgAT-Ⅲ基因在管氏肿腿蜂毒液器官中高表达，

但在毒液器官中高表达的调控机制值得后续深

入研究。与在 SgAT-Ⅲ的研究结果不同，Dorémus

等（2013）研究发现双斑镶颚姬蜂毒液中 AT-Ⅲ

含量较低。这表明 AT-Ⅲ作为毒液蛋白，其含量

在不同类群的寄生蜂间存在差异。而且，尽管已

有多种寄生蜂的毒液蛋白组分被揭示，但未见

AT-Ⅲ作为毒液蛋白组分在除管氏肿腿蜂和双斑

镶颚姬蜂之外的其他寄生蜂中被报道（Poirié 

et al.，2014；Zhu，2016），据此认为 AT-Ⅲ不是

寄生蜂毒液中普遍存在的成分。另外，尽管仅有

极少数的研究报道了 AT-Ⅲ是蜜蜂主要毒液成

分 ， 但 是 因 管 氏 肿 腿 蜂 隶 属 于 青 蜂 总 科

Chrysidoidea，与蚁总科 Formicoidea 具有很近的

亲缘关系，且它们与社会性蜂类之间具有一些相

似的社会习性（Peters et al.，2017）。为此，结

合膜翅目昆虫的进化历史推测认为，在膜翅目

中，AT-Ⅲ作为毒液蛋白应存在有趣的起源进化

现象，不仅与膜翅目昆虫的习性进化相关联，而

且可能先在隶属于姬蜂总科 Ichneumonoidea、金

小蜂总科 Chalcidoidea、瘿蜂总科 Cynipoidea 等

的某些寄生蜂中起源后，再在隶属于青蜂总科、

蚁 总 科 、 胡 蜂 总 科 Vespoidea 、 蛛 蜂 总 科

Pompiloidea 等的蜂类中进化成为主要毒液蛋白

成分，并在其他社会性蜂类毒液中以高丰度蛋白
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存在。 

本研究不仅克隆得到了管氏肿腿蜂 SgAT-Ⅲ

基因序列，而且成功利用原核表达载体 pCzn1

对其进行了表达。表达产物的 SDS-PAGE 电泳

结果显示，该毒液基因的重组表达蛋白主要存在

于上清中，表明应该具有生理功能。而且，分析

结果还显示，纯化得到的 SgAT-Ⅲ重组蛋白纯度

高。一直以来，AT-Ⅲ生理功能的研究较为有限，

且主要集中于脊椎动物中。就 AT-Ⅲ作为毒液蛋

白的生理功能研究而言，迄今仅探明蛇毒液

AT-Ⅲ具有抗凝血和抗炎功能，尚乏其它动物毒

液 AT-Ⅲ的功能研究（Morais-Zani et al.，2015）。

高纯度 SgAT-Ⅲ重组蛋白的获得，为后期制备其

特异性抗体以及研究其生理功能奠定了基础。 
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平行绿蟹蛛 Oxytate parallela (Simon) 
 

蜘蛛是节肢动物门 Arthropoda 蛛形纲 Arachnida 蜘蛛目 Araneae)种的通称。《应用昆虫学报》不

仅发表昆虫（节肢动物门的昆虫纲 Insecta）的各类研究成果，同时也从广义角度关注蜘蛛等相关研

究成果的报道，同时很多蜘蛛是昆虫的天敌。本期封面照片为平行绿蟹蛛 Oxytate parallela (Simon) 

（蟹蛛科 Thomisidae，李枢强鉴定物种名称，张润志拍摄照片），2020 年 8 月 16 日拍摄于北京延庆

四海。平行绿蟹蛛分布于北京、河北、浙江、陕西等地。雌蛛长 7-11 mm，身体绿色。眼区黄色，眼

有眼丘，前侧眼>后侧眼>前中眼>后中眼。 

 
（张润志，中国科学院动物研究所） 


