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摘  要 : 超长链脂肪酸延长酶家族基因影响生物体的多种生理功能。文中克隆了家蚕的一个该家族成员

Bmelo424 基因，其 ORF 为 558 bp。该基因的蛋白序列预测有 4 个跨膜结构域，并有 6 个丝氨酸磷酸化位点、8 个

苏氨酸磷酸化位点和 4 个酪氨酸磷酸化位点，其亚细胞定位于内质网中，二级结构分析结果显示其 α-螺旋和 β-

折叠股分别占 26.7%和 20％。荧光定量 PCR 结果显示 Bmelo424 基因在家蚕各组织均有表达，尤其在头部表达量

最高。通过在酿酒酵母中异源表达 Bmelo424 基因的方法研究其对脂肪酸延伸的作用，GC-MS 结果表明，携带

pYES2-Bmelo424 重组质粒的酿酒酵母的 C16:1n-7 脂肪酸含量有显著提高，而 C16:0、C18:0 和 C18:1n-9 的含量

下降。温度胁迫结果显示，Bmelo424 基因能够提高酿酒酵母的低温适应能力，但却降低其高温适应能力。这为

探究家蚕 Bmelo424 基因的功能提供了参考。 

关键词 : 家蚕，超长链脂肪酸延长酶，表达特征，酿酒酵母，温度胁迫 
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Abstract:  Genes belonging to the elongases of very long chain fatty acid (ELOVL) family affect many physiological 

functions in organism. In this paper, Bmelo424 gene, a member of the ELOVL family in silkworm, was cloned and its ORF 

was 558 bp. Its protein sequence was predicted to have four transmembrane domains, six serine phosphorylation sites, eight 

threonine phosphorylation sites and four tyrosine phosphorylation sites, and its subcellular localization was in the endoplasmic 

reticulum. Secondary structure analysis showed that the percentage of alpha-helix and beta-strand was 26.7% and 20% 

respectively. The results of fluorescence quantitative PCR showed that Bmelo424 gene was expressed in all tissues of 

silkworm, especially with the highest expression in head. By heterologous expression of Bmelo424 gene in Saccharomyces 

cerevisiae, the effect of Bmelo424 gene on fatty acid elongation was studied. GC-MS results indicated that the fatty acid 

content of C16:1n-7 in S. cerevisiae with pYES2-Bmelo424 recombinant plasmid increased significantly, whereas the content 

of C16:0, C18:0 and C18:1n-9 decreased. The results of temperature stress revealed that Bmelo424 gene could improve the low 

temperature adaptability of S. cerevisiae, but its high temperature adaptability decreased. This provides a reference for 

exploring the function of Bmelo424 gene in silkworm. 

Keywords:  silkworm, elongase of very long chain fatty acid, expression profile, Saccharomyces cerevisiae, temperature stress 

超长链脂肪酸延长酶 (Elongases of very long 

chain fatty acid，ELOVL) 是定位于内质网中的微

粒体酶，在催化合成长链脂肪酸 (C16，C18) 和

超长链脂肪酸 (≥C20) 的过程中起到限速作用[1]。

酵母中首次鉴定出的该酶的编码基因 ELO1 参与

延伸 C14 脂肪酸到 C16，而 ELO2 和 ELO3 则分

别对延伸 C24 和 C26 脂肪酸必不可少[2-3]。目前，

在哺乳动物中已经有 7 个家族成员被鉴定 

(ELOVL1–ELOVL7)。其中，ELOVL1 负责延伸

C20 到 C28 的脂肪酸，并与 C24 鞘脂类的合成相

关[4-5]。ELOVL2 控制精巢中 C28:5n-6 和 C30:5n-6

的脂肪酸合成，进而影响小鼠的精子成熟和雄性

生殖力[6]。ELOVL3 参与 C20–C24 脂肪酸的合成，

并与毛囊皮脂腺的发育以及饮食性肥胖抵抗 

(Diet induced obesity resistant，DIO-R) 相关[7-8]。

ELOVL4 参与合成 C28 和 C30 饱和脂肪酸以及

C28–C38 多不饱和脂肪酸，且与黄斑营养不良、脊

髓小脑性共济失调和可变性红斑角皮症相关[9-10]。

ELOVL5 能够延伸 C18 和 C20 的多不饱和脂肪酸

底物，而且和脊髓小脑性共济失调以及开角型青

光眼相关[11-13]。ELOVL6 延伸稍短的 C12–C16 脂

肪酸，其基因多态性和Ⅱ型糖尿病相关联[14-15]。

ELOVL7 延伸 C16–C22 脂肪酸，并参与前列腺癌

细胞增殖和巨细胞病毒复制[16-18]。 

与哺乳动物不同，昆虫 ELOVL 基因数量较多

但功能验证的结果较少。果蝇中第一个被鉴定的

ELOVL 基因 elo68α 在雄性生殖系统中特异性表

达，其产物能够延伸 C14 和 C16 单不饱和脂肪酸，

参与雄性信息素的合成[19]。在雌性果蝇中专一表

达的 eloF 基因，其产物能够延伸 C19-C30 脂肪酸，

与雌性果蝇信息素合成和求偶行为相关 [20]。另

外，与 ELOVL6 基因相似度较高的 noa 基因，其

RNA 水平的减少导致果蝇运动障碍和生存能力

显著下降，而针对精巢包囊细胞的 RNAi 会引起
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雄性不育[21]。过表达果蝇脂肪酸延长酶基因 Bond

能使酿酒酵母 elo2/elo3 双缺失致死突变菌株恢复

活力，突变 Bond 基因影响精母细胞胞质分裂；而

且 Bond 基因沉默能显著抑制雄性生育力[22-23]。此

外，白纹伊蚊中脂酰辅酶 A 延长酶 (ELO) 的表达

水平是其滞育卵抗干燥能力的重要影响因素[24]。

与表皮碳氢化合物生物合成相关的 ELOVL 基因，

在欧洲蜜蜂中也采用 RT-qPCR 进行了表达谱分

析[25]。桔小实蝇被单增李斯特菌、金黄色葡萄球

菌和大肠杆菌侵染后，noa 基因的表达上调，参

与调节 Toll/Imd 免疫信号传导途径[26]。在黄粉虫

中，TmELO1 主要参与 C16 和 C20 脂肪酸的合成，

且能形成痕量的 C22 和 C24 脂肪酸，而 TmELO2

仅合成 C16 脂肪酸，这两个基因的 RNAi 都没有

改变黄粉虫的脂肪酸组分，但 TmELO1 基因的

RNAi 会导致黄粉虫死亡率上升[27]。 

ELOVL 基因在昆虫中已有影响育性、抗干燥

性、免疫信号传导和致死等方面的功能研究，而家

蚕作为重要的经济昆虫和鳞翅目昆虫的典型代表，

其 ELOVL 基因仅有信息分析方面的报道[28]。为了

进一步探索 ELOVL 基因在家蚕中的具体功能，本

研究从家蚕幼虫中克隆获得 Bmelo424 的基因序列，

分析其组织表达特征及蛋白结构特点，并借助酿酒

酵母真核表达系统和 GC-MS 探究其基因功能，同

时对重组酵母细胞的温度胁迫响应也作了分析。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

1.1.1  实验昆虫 

家蚕品种 Dazao 取自西南大学家蚕基因资源

库，幼虫在 25 ℃室温的自然光照条件下以新鲜桑

叶饲育。在五龄三天幼虫期取整蚕和各组织冻存

于−80 ℃冰箱备用。 

1.1.2  试剂耗材 

DNA 胶回收试剂盒和小量质粒提取试剂盒

购自 Omega 公司；感受态细胞 Trans1-T1 购自北

京全式金公司；酿酒酵母 INVSc1 和表达载体

pYES2 购自 Invitrogen 公司；Taq DNA 聚合酶、

M-MLV 反转录试剂盒、pMD19-T 载体、DNA 

Marker、限制性内切酶 NotⅠ、BamHⅠ和 T4 DNA

连接酶等购自 TaKaRa 公司；酵母抽提物、蛋白

胨和葡萄糖等购自生工生物工程 (上海) 股份有

限公司；酵母尿嘧啶缺陷型合成培养基 (SC-Ura) 

购自上海哈灵公司，酵母化学感受态细胞制备试

剂盒购自北京天恩泽公司；RNA 提取试剂盒购自

BioTeke 公司；SYBR Green 荧光定量 PCR 试剂盒

购自 Bio-Rad 公司。 

1.2  方法 

1.2.1  RNA 提取及 cDNA 合成 

将五龄三天家蚕各组织 (头、体壁、中肠、

脂肪体、前中丝、后丝、马氏管、精巢、卵巢和

血液) 及整蚕的冻存样品取出，分别放入液氮预

冷后的研钵中，快速研磨至细滑粉末状，用无

RNase 枪头取适量粉末于 Trizol 中裂解。通过

RNA 提取试剂盒获得家蚕各组织及整蚕的总

RNA，并使用分光光度计测定每个样品的 RNA

浓度，之后利用反转录试剂盒制备 cDNA 模板。 

1.2.2  Bmelo424 基因的克隆 

依据家蚕基因组数据库 SilkDB 中的超长链

脂肪酸延长酶信息[28]，利用 Primer Premier 5.0 设

计 Bmelo424 基因 (BGIBMGA000424) 的克隆引

物 (表 1)。以五龄三天 Dazao 整蚕 cDNA 为模板

进行 PCR 扩增，然后通过 1%琼脂糖凝胶电泳检

测产物大小。目的 DNA 片段经切胶回收后，与

pMD19-T 载体连接，将连接产物转化到大肠杆菌

感受态细胞中，通过菌液 PCR 筛选阳性克隆并进

行测序验证。 

1.2.3  Bmelo424 基因的组织表达特征 

基于文献报道合成 Bmelo424 基因的荧光定

量 PCR 引物 Q-Bmelo424 和内参引物 sw22934[28]， 
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表 1  文中所用引物序列 

Table 1  Primers used in this paper 
Primer name Primer sequence (5′–3′) Use 

Bmelo424-F ATGCCATTACAGATCTTCTTTGTGC ORF cloning 

Bmelo424-R TCAGTTGCCGGCCGGCAGAACGGTG  

Bmelo424-F(BamHⅠ) GGATCCATGCCATTACAGATCTTCTTTGTGC Vector 

Bmelo424-R(NotⅠ) GCGGCCGCTCAGTTGCCGGCCGGCAGAACGGTG construction 

Q-Bmelo424-F GTTCTTCGGACTCCTCAATACG qRT-PCR 

Q-Bmelo424-R AGAGTAAGATTGGTCGTAGAAGTCCT  

sw22934-F TTCGTACTGGCTCTTCTCGT qRT-PCR 

sw22934-R CAAAGTTGATAGCAATTCCCT  

Note: restriction sites are highlighted in italics. 
 

以家蚕五龄三天不同组织的 cDNA 为模板，检测

其组织表达特征。反应总体系为 10 μL (SYBR 

Green 4.2 μLⅡ ，上下游引物各 0.3 μL，去离子水

4.2 μL，cDNA 模板 1 μL)。反应程序：95 ℃，30 s；

95 ℃，5 s，60 ℃，30 s，共 40 个循环。每个样

品 3 个生物学重复，收集目的基因和内参基因的

Cq 值计算其相对表达量。 

1.2.4  Bmelo424 蛋白序列和结构分析 

利用在线工具对 Bmelo424 的跨膜结构域 

(http://www.cbs.dtu.dk/services/TMHMM/) 和磷酸

化位点  (http://www.cbs.dtu.dk/services/NetPhos/)

进行预测，采用 Cell-PLoc 2.0[29] (http://www.csbio. 

sjtu.edu.cn/bioinf/euk-multi-2/) 进行其亚细胞定

位，通过 PSIPRED v3.3 (http://bioinf.cs.ucl.ac.uk/ 

psipred/) 进行其二级结构预测。 

1.2.5  Bmelo424 表达载体的构建 

通过 Bmelo424 基因的克隆序列设计分别带

有 BamHⅠ和 NotⅠ的上下游引物 (表 1)，采用

TA 克隆的方式首先构建 pMD-Bmelo424 重组质

粒。将 pMD-Bmelo424 质粒和穿梭载体 pYES2 同

时用 BamHⅠ和 NotⅠ双酶切，酶切产物经 1%琼

脂糖凝胶电泳后，分别切胶回收 Bmelo424 和

pYES2 目的 DNA 片段。回收产物用 T4 DNA 连

接酶过夜连接，连接反应体系为：Bmelo424 片段

7 μL，pYES2 片段 1 μL，10×T4 缓冲液 1 μL，T4 

DNA 连接酶 1 μL。连接产物转化大肠杆菌感受态

细胞，采用菌液 PCR 筛选阳性克隆并进行酶切和

测序双重验证。 

1.2.6  pYES2-Bmelo424 的诱导表达 

依据酵母化学感受态细胞制备试剂盒操作说

明，将 pYES2-Bmelo424 和 pYES2 分别转化酿酒酵

母 INVSc1 感受态细胞，把菌液涂布在含 2%葡萄糖

的 SC-Ura 固体选择培养基中，30 ℃恒温培养 48 h，

挑取单菌落做菌液 PCR 进一步验证阳性转化子。 

分别挑取阳性转化单菌落接种于 10 mL 含

2%葡萄糖的 SC-Ura 液体选择培养基中，30 ℃、

200 r/min 振荡培养并测定 OD600 吸光度。计算并

取出相应体积菌液 (参照酵母表达载体 pYES2 使

用手册)，3 000 r/min 离心 5 min，然后将菌体重

悬于 50 mL 含 2%半乳糖和 1%棉籽糖的 SC-Ura

液体诱导培养基中，使得初始菌液 OD600 为 0.4，

30 ℃、200 r/min 振荡培养 30 h 后，3 000 r/min

离心 5 min 收集菌体，无菌水洗涤菌体 3 次，真

空冷冻干燥 48 h，置于−80 ℃冰箱备用，每个样

品做 3 个重复。 

1.2.7  重组产物的 GC-MS 分析 

脂肪酸提取及甲酯化依据文献略有调整[30]：

称取 50 mg 酿酒酵母冻干粉于 10 mL 离心管，加

入 3 mL 氢氧化钠甲醇溶液 (1 mol/L)，振荡混匀，

80 ℃水浴 20 min，水浴期间多次振荡混匀。甲酯

化：往样品中加入 3 mL 盐酸甲醇溶液 (2 mol/L) 

混匀，然后 80 ℃水浴 20 min，快速冷却。萃取净
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化：待上述溶液冷却，加入 1 mL 正己烷 (含 0.01% 

BHT)，充分振荡萃取。离心，取 1 μL 正己烷层

上机测定，使用仪器为安捷伦气相色谱质谱联用

仪 (Agilent7890-5975)。 

色谱条件：所用色谱柱为安捷伦 HP-5MS 

(60 m×0.25 mm×0.25 μm)。进样口温度为 280 ℃，

进样量为 1 μL，分流比为 20 1∶ ，载气为氦气，

恒线速度流速为 1.5 mL/min；升温程序：初始柱

温为 120 ℃，保持 1 min；以 6 /min℃ 的速率升

到 170 ℃；再以 2 /min℃ 的速率升到 230 ℃，保

持 12 min；最后以 10 /min℃ 的速率升到 285 ℃，

保持 10 min。 

质谱条件：离子源温度为 200 ℃，四级杆温度

为 150 ℃，传输线温度为 260 ℃，电子轰击能量为

70 ev，采用全扫描模式，扫描范围 m/z 40–550，扫

描速率为 2.83 次/s，溶剂切除时间为 4.4 min。 

通过检索 NIST11 谱图库并结合标准品图谱

和各组分的保留时间来定性脂肪酸，再按照峰面

积归一法计算其百分含量。 

1.2.8  酿酒酵母温度胁迫处理 

将 1.2.6 中用诱导培养基振荡培养 30 h 后的

菌液分别取出 5 mL，调整 pYES2-Bmelo424 和

pYES2 菌液密度至 OD600 值相同，分别在 4 ℃和

40 ℃胁迫处理 24 h，然后对处理后的菌液分别作

10 倍梯度稀释，最后各取 2 μL 接种在含 2%葡萄

糖的 SC-Ura 固体培养基上，30 ℃培养 48 h，观

察酿酒酵母受温度胁迫后的生长状况。 

2  结果与分析 

2.1  Bmelo424 基因的克隆与分析 

以家蚕品种 Dazao 五龄三天幼虫整蚕的

cDNA 为模板，用 Bmelo424 基因的克隆引物进行

PCR 扩增，PCR 产物的大小采用 1%琼脂糖凝胶

电泳检测，电泳结果显示有 600 bp 左右的特异性

条带，和预期片段大小相同 (图 1A)。对该 PCR

产物进行切胶回收，连接转化 pMD19-T 载体，筛

选出阳性克隆进行测序，得到 558 bp 的开放阅读

框 (ORF) 序列，编码 185 个氨基酸，具备高度 

 

 
 

图 1  家蚕 Bmelo424 基因的克隆 (A) 及分析 (B) 

Fig. 1  Cloning and analysis of Bmelo424 gene. (A) PCR amplification of the Bmelo424 gene. (B) The ORF sequence 
of Bmelo424 gene and its deduced amino acid, HXXHH motif was highlighted in grey. 



 
ISSN 1000-3061  CN 11-1998/Q  生物工程学报  Chin J Biotech 

 
 

 

http://journals.im.ac.cn/cjbcn 

440 

 

保守的组氨酸簇 HXXHH (图 1B)，比对结果表明

Bmelo424 克隆序列和家蚕 SilkDB 数据库预测基

因序列完全一致。 

2.2  Bmelo424 蛋白序列分析 

通过 TMHMM Server 2.0 工具在线预测

Bmelo424 蛋白的跨膜区域，结果显示其有 4 个跨

膜区，预测位置分别在 13–35、45–67、79–101、

105–124 的氨基酸区域 (图 2A)。利用 NetPhos 3.1 

Server 预测 Bmelo424 的磷酸化位点有：6 个丝氨

酸 (Serine) 磷酸化位点 (分别在第 30、43、131、

133、141和 204 位点)、8个苏氨酸 (Threonine) 磷

酸化位点 (第 38、44、81、82、148、149、173

和 179 位点)、4 个酪氨酸 (Tyrosine) 磷酸化位点 

(第 61、128、132 和 156 位点) (图 2B)。通过

PSIPRED v3.3 工具在线分析其二级结构，其中，

无规则卷曲所占比例最大，为 53.3%，α-螺旋和

β-折叠股分别占 26.7%和 20% (图 2C)。蛋白质亚

细胞定位预测结果显示 Bmelo424 蛋白位于内质

网中。 

2.3  Bmelo424 基因的组织表达特征 

采用荧光定量 PCR 的方法对 Bmelo424 基因

在五龄三天家蚕幼虫组织的表达模式进行分析，

结果显示，其在精巢、卵巢、头、体壁、脂肪体、

中肠、血细胞、前中丝、后丝和马氏管中均有表

达 (图 3)。其中，在头和体壁中表达量较高，在

精卵巢中表达量稍低，在血细胞中表达量最低。 

2.4  重组质粒的构建和鉴定 

用带有酶切位点的引物 PCR 扩增 Bmelo424 基

因 (表 1)，通过 TA 克隆获得 pMD-Bmelo424 重组

质粒，将该重组质粒与 pYES2 质粒用 BamHⅠ和

NotⅠ分别双酶切后进行连接和转化，筛选阳性

质粒并进行双酶切鉴定 (图 4)，阳性质粒酶切后

出现目的基因大小的片段，同时双酶切后的载体

片段与空质粒 pYES2 的大小一致，而且阳性质 

 
 

图 2  Bmelo424 蛋白序列分析 

Fig. 2  Protein sequence analysis of Bmelo424. (A) Transmembrane domain prediction of Bmelo424. (B) 
Phosphorylation sites prediction of Bmelo424. (C) Secondary structure prediction of Bmelo424. 
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图 3  Bmelo424 基因的组织表达谱 
Fig. 3  Expression profiles of Bmelo424 gene in 
different tissues. 

 

 
 

图 4  pYES2-Bmelo424 重组质粒的双酶切鉴定 

Fig. 4  Restriction enzyme digestion of the recombinant 
pYES2-Bmelo424. M: marker; 1: pYES2; 2: 
pYES2-Bmelo424; 3: pYES2 plasmid digested with  

BamHⅠand NotⅠ; 4: pYES2-Bmelo424 plasmid digested 

with BamHⅠand NotⅠ. 

 
粒测序结果也和克隆序列相同，说明成功构建

pYES2-Bmelo424 表达载体。 

2.5  重组质粒转化酿酒酵母细胞 

酿酒酵母 INVSc1 属于营养缺陷型菌株，只有在

pYES2 存在的情况下，才能在尿嘧啶缺陷型培养基 

(SC-Ura) 上生长。提取构建好的 pYES2-Bmelo424

重组质粒和 pYES2 空质粒，转化酿酒酵母 INVSc1

感受态细胞，涂布培养后在 SC-Ura 培养基上长出

单菌落。挑取单菌落进行菌液 PCR 反应，得到与目

的基因大小相符的片段，进一步验证重组质粒成

功转化至酿酒酵母 INVSc1 细胞中 (图 5)。 

2.6  重组质粒诱导产物的鉴定 

将含有空质粒和重组质粒的酿酒酵母分别接

种 SC-Ura 液体培养基，过夜培养后收集适量菌

体，再把菌体重悬于诱导培养基中振荡培养 30 h，

离心收集菌体后冷冻干燥，并对培养物进行脂肪酸

提取和甲酯化，利用 GC-MS 检测其脂肪酸组分。

结果显示，携带空质粒 pYES2 的酿酒酵母细胞中主

要含有棕榈酸 (C16:0)、棕榈油酸 (C16:1n-7)、硬

脂酸 (C18:0) 和油酸 (C18:1n-9) 4 种脂肪酸。而携

带 pYES2-Bmelo424 重组质粒的酵母细胞中，主要

脂肪酸含量发生变化，除了棕榈油酸含量显著上升

外，其余 3 种脂肪酸的含量都有所下降 (图 6)。 

2.7  转基因酿酒酵母的温度胁迫响应 

酿酒酵母在正常温度 (30 ) ℃ 培养时，携带

pYES2-Bmelo424 重组质粒和 pYES2 空质粒的细胞

的生长速度和菌落形态没有明显差别。而不同温度

胁迫处理后的两种酿酒酵母在细胞生长活性上表

现出差异，其中，低温 (4 )℃  处理后，携带 pYES2- 

Bmelo424 重组质粒的酿酒酵母细胞比携带 pYES2

空质粒的酿酒酵母细胞生长状况要好，但是高温 

(40 )℃  处理后，其生长状况却截然相反 (图 7)。 

 

 
 

图 5  酵母转化子的 PCR 鉴定 

Fig. 5  Identification of yeast transformants by PCR. M: 
marker; 1: pYES2; 2: pYES2-Bmelo424. 
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图 6  pYES2 酵母细胞和 pYES2-Bmelo424 重组酵母

细胞的脂肪酸含量比较 

Fig. 6  Comparison of fatty acids content between 
pYES2 and pYES2-Bmelo424 of yeast cells. *P<0.05. 

 

 
 

图 7  两种酵母细胞在不同温度胁迫处理后的生长状

况比较 

Fig. 7  Comparison of the growth of two kinds of yeast 
cells after different temperature stress treatments. (A) 
40 °C. (B) 30 °C (Control). (C) 4 °C. 

3  讨论 

ELOVL 基因突变会引起诸如鱼鳞癣、黄斑退

化、肌病、智力缺陷和髓鞘脱失等遗传性疾病[31]，

昆虫中 ELOVL 基因具有影响信息素合成、雄性生

育力和 Toll/Imd 免疫信号传导调节等功能[19,23-24]。

家蚕是典型的鳞翅目经济昆虫，其 ELOVL 基因多

达 13 个，但还没有功能鉴定报道[28]。本文以家

蚕五龄三天全蚕 cDNA 为模板克隆获得 Bmelo424

基因 558 bp 的 ORF 序列，其推导氨基酸序列具

有 4 个潜在的跨膜结构域，高度保守的组氨酸簇

HXXHH，蛋白质亚细胞定位预测显示其位于内质

网中，表明 Bmelo424 和其他延长酶一样属于膜

结合蛋白，但其主要功能发挥区域同样局限于内

质网中 [32]，另外，其具备发挥活性所必需的

HXXHH 基序，并且其活性位点和赖氨酸残基之

间的距离决定超长链脂肪酸的碳链合成长度[33]。

Bmelo424 有 6 个丝氨酸磷酸化位点、8 个苏氨酸

磷酸化位点和 4 个酪氨酸磷酸化位点，这些磷酸

化位点可能对其生物学功能行使有重要影响。蛋

白质二级结构预测结果显示 α-螺旋和 β-折叠股占

46.7%，二者常位于内部且不易变形，可稳定维持

蛋白质的高级结构。Bmelo424 基因在每个组织中

均有表达，这与芯片数据基本一致[28]。在昆虫类

超长链脂肪酸延长酶家族成员中，既有在各组织

中广泛表达的成员[23,26]，也有组织特异性表达的

成员[19]，Bmelo424 基因在家蚕各组织均有表达，

而其表达水平的高低暗示该基因在不同组织中行

使的功能可能有所差异。此外，鉴于昆虫表皮脂

类在失水屏障、影响化学农药吸收、阻止病原入

侵 以 及信息 素 组成等 方 面的作 用 [34] ，结 合

Bmelo424 基因主要在头和体壁高表达的结果，我

们推测其可能与家蚕的环境适应性相关。 

Bmelo424 基因的异源表达会引起酿酒酵母

细胞的脂肪酸组分含量的变化，pYES2-Bmelo424

重组酵母比 pYES2 酵母的 C16:1n-7 脂肪酸含量

有显著提高，表明外源 Bmelo424 基因在酿酒酵母

细胞中对催化生成 C16:1n-7 脂肪酸有积极作用。

家蚕 Bmelo424 基因仅影响长链脂肪酸的合成，值

得一提的是，ELOVL 参与合成不同碳链长度脂肪

酸的功能在其他物种中也有报道，诸如酵母中
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ELO1限于延伸 C14脂肪酸到 C16[2]；锥虫中 ELO1

延伸 C4 脂肪酸到 C10，ELO2 延伸 C10 脂肪酸到

C14，ELO3 延伸 C14 脂肪酸到 C18[35]；小鼠中

ELOVL6 参与延伸 C12–C16 脂肪酸[14]；果蝇中

ELO68α 可以合成 C16 和 C18 脂肪酸[19]；黄粉虫

中 TmELO2 可以合成 C16 脂肪酸[27]。这些研究结

果都说明 ELOVL 除了主要负责超长链脂肪酸的

延伸外，也参与其他碳链长度的脂肪酸延伸。同

时，我们将昆虫中已涉及功能实验的 ELOVL 成

员作了比较，发现 Bmelo424 与黄粉虫的 TmELO2

亲缘关系最近，且黄粉虫的 TmELO2 也仅影响

C16 脂肪酸合成[27]，因此，家蚕 Bmelo424 与黄

粉虫中已报道的同系物功能基本吻合。 

在果蝇中，其耐冷性增强后会导致单烯酸比

例增加而二烯酸比例降低，同时伴有 C16 脂肪酸

增加而 C18 脂肪酸减少的现象[36]，Bmelo424 基因

引起酵母 C16:1n-7 脂肪酸含量提高可以增加酵母

细胞的冷胁迫后的适应能力，但对热胁迫后的适

应能力却明显减弱，这也间接暗示 Bmelo424 基因

可能影响家蚕的抗逆性。另外，白纹伊蚊中 ELO

表达水平的上调和滞育卵抗干燥能力的提高相

关，也说明 ELOVL 家族的部分基因影响其抗逆

性[24]。这也提示我们可以通过改变 ELOVL 抗逆

相关基因的表达，以提高经济昆虫适应逆境的能

力，或用类似方式降低害虫适应逆境的能力以达

到控害目标。 
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