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线粒体型蛋白 frataxin 在家蚕微孢子虫中的鉴定与分析 

胡军华1, 潘国庆1, 许金山2, 芦琨1, 党晓群1, 吴正理1, 李艳红1, 周泽扬1, 2*  
(1西南大学蚕学与系统生物学研究所, 重庆 400716) 

(2重庆师范大学生命科学学院, 重庆 400047) 

摘要：【目的】Frataxin 是铁硫簇相关蛋白，在线粒体代谢中起着重要作用。分析家蚕微孢子中该蛋

白的结构特征，系统进化关系以及在孢子体内的转录翻译活性。【方法】基于家蚕微孢子全基因组序

列，同源序列搜索获得该基因序列。进行蛋白二级结构比较，近缘物种共线性特征分析及系统进化

树构建。此外构建 pGEX-4T-1-Nbfra原核重组表达载体,转化 E. coli BL21(DE3)进行目的蛋白表达纯

化,以此为抗原免疫小鼠，制备抗体，并与家蚕微孢子总蛋白进行 Western 免疫杂交。【结果】Nbfra

蛋白缺乏进入线粒体的信号序列，功能区缺乏部分α-螺旋；frataxin基因在不同微孢子基因组中的分

布具有共线性特征，表明其在基因组进化中非常保守。系统进化分析显示微孢子形成独立进化支，

并且与高等真核生物近缘，说明微孢子在进化地位上比其它原虫更加高等，支持了微孢子虫是真菌

的姊妹枝的进化地位假说。【结论】免疫杂交结果表明 Nbfra基因家蚕微孢子虫中能正常表达与翻译。

本研究为微孢子的分类地位及线体假说提供了重要的补充依据。 
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微孢子虫是普遍分布于自然界的细胞内专性寄

生原虫，广泛寄生于脊椎动物和无脊椎动物中，是经

济昆虫、鱼类、兔类、产毛动物、啮齿类及灵长类的

常见病原。在微孢子虫发现后的 150多年的历史中，
已报道的微孢子虫有 150 多个属的 1300 多个种[1]。

近年来，新发现有 7个属的微孢子虫能机会性感染人
类[2]，这进一步扩展了人们对微孢子虫寄生宿主范围

的认识，引起学者们对微孢子虫研究的高度重视。关

于微孢子的进化地位的研究一直是学者争论的焦点。

早期Vossbrinck等根据微孢子核糖体缺少真核生物典
型的 5.8s RNA，并结合 SSUrDNA系统进化分析，认
为微孢子是一类古老的真核生物[3]。之后研究者在蝗

虫微孢子 (Antonospora locustae)和  Vairimorpha ne-
catrix 中找到线粒体型 HSP70残基，表明微孢子曾经

拥有线粒体，进而推定它为较高等的真核生物 [6,7]。

最近几年，研究者根据越来越多分子生物学与系统进

化学的证据，比如发现肌动蛋白基因、ß-微管蛋白以
及 RNA 聚合酶Ⅱ大亚基等基因与真菌的接合菌

(zygomycetes)门最为紧密，提出微孢子更接近真菌，
是由真菌或真菌的类似物分化而来的新观点  [8~12]。

尽管如此，关于微孢子虫分类地位仍然存在很多争

议，随着兔脑原虫的基因组和蝗虫微孢子虫的部分基

因组序列相继被测序和报道 [3,4]，大量基于生物信息

学方面的深入研究，主要是从分子系统进化方面和线

体（mitosome）存在上阐述微孢子虫的进化地位及微
孢子虫的能量代谢特征  [5~7]。 

微孢子虫中关于线粒体代谢的相关基因还鲜有

报道[8,9]。 而关于核编码的 Frataxin 在微孢子中更是
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未见研究。Frataxin 是铁硫簇中的一个蛋白，由细胞
核基因编码然后进入线粒体，并且研究发现了

Frataxin 在铁硫簇结构中具有重要作用，在细菌、植
物和哺乳动物中的 frataxin 是高度保守的，基因结构
没有明显差异，预示着在这些物种中的 frataxin 起着
相似的作用 [10~13]。在对 FRDA 病人的观察中发现

frataxin的缺失能够改变铁的代谢，增加氧化的损害，
而在线粒体中程序性的铁的积累，可损害铁硫簇的合

成[14,15]。酵母的 frataxin 基因的突变株在线粒体呼吸
上有缺陷，显示出缺乏 mtDNA,线粒体内的铁可以积
累到很高的水平[16]。而体内和体外研究中也推导出了

IscU和 frataxin的直接的联系[17,18]。这些结果提供了

强有力的证据支持了 frataxin 和铁硫簇蛋白的联系，
但是这个过程中 frataxin 独立的角色还不清楚。目前
的一些初步研究证据发现，frataxin 作为一种铁的伴
侣是必须的，以一种合适的形态运输铁，允许其转入

负责铁硫簇蛋白临时装配的 IscU 内[19]。另外报道说

frataxin 参与了能量保守和氧化磷酸化 [20]。而且

Frataxin缺失导致了线粒体铁流出的损坏，ATP合成
损失和抗氧化防御的缺失[21,22]。因此可见，线粒体中

的 frataxin 的一些功能已经有所描述，但它的特殊功
能还不清楚。Frataxin 的许多内容以哺乳动物和酵母
为基础研究的[12]，在兔脑原微孢子基因组和蝗虫微孢

子 EST 库中发现的相关序列信息之外，来自其他微
孢子的 frataxin的研究未见报道。 

家蚕微孢子虫（Nosema bombycis）是微孢子属

的典型种，可专性寄生于经济昆虫家蚕而引发家蚕微

粒子病，该病是家蚕的毁灭性病害之一，严重威胁着

世界的养蚕业。家蚕微孢子虫基因组大小大约 15.3 

Mb，包括 18条染色体[23]，本研究室基于全基因鸟枪

法测序，测得了家蚕微孢子虫的 200000 条全基因组

reads 序列，初步组装获得了全基因组序列图。由于

frataxin 在兔脑原虫微孢子中被认为是“线体”重要组

成基因，与铁代谢相关，因此我们推测在 N.bombycis

中可能存在相似的细胞器“线体”及其铁代谢途径。由

此，我们基于全基因组数据，在家蚕微孢子虫中发现

了部分线粒体相关基因，首次报道了一个线粒体型的

frataxin 蛋白基因，命名为 Nbfra（N.bombycis fra-

taxin），并从基因特征，基因排列方式和进化关系上

对其进行了详细深入的分析。进一步将该基因进行克

隆，原核表达和初步免疫组化分析。 

1  材料和方法 

1.1  材料 
1.1.1  材料来源：家蚕微孢子虫（Nosema bombycis）
由西南大学蚕学与生物系统生物学研究所分离，保存于

中国兽医微生物菌种保藏管理中心（CVCC），保藏号为
CVCC102059。家蚕微孢子虫全基因组数据由西南大学
蚕学与生物系统研究所提供。真菌、原生动物和原核生

物等物种的 frataxin序列由 GenBank数据库获得。 
1.1.2  主要试剂与仪器： 限制酶，T4DNA连接酶和
Taq酶购于 TAKARA公司，Western blot所需二抗（兔
抗鼠抗体）购于上海生工生物工程技术服务有限公

司，引物由上海博亚生物公司合成。 

1.2  家蚕微孢子虫的纯化 
取 108个/mL 家蚕微孢子虫均匀涂布于桑叶上，

自然晾干后添食家蚕三龄起蚕。于五龄的第 4~5天收
集丝腺，用匀浆器研磨，加 0.85%的生理盐水，4 层
纱布过滤，收集滤液。将滤液在 4℃采用 300 r/min
和 1000 r/min差速离心，得到粗孢子。粗孢子经 Percoll 
30000 r/min密度梯度，40 min 离心进行精制纯化，
收集底层沉淀即为纯化的成熟家蚕微孢子虫。 

1.3  微孢子基因组 DNA 提取 
将纯化好的家蚕微孢子进行体外发芽处理，即浸

泡于 0.1mol/L KOH、27℃处理 60 min后，再用 TEK 缓
冲液 (0.17 mol/L KCl, 1 mmol/L Tris-Cl, 10 mmol/L 
EDTA)27℃处理 60 min后立即提取基因组 DNA[24]。 

1.4  pGEX-4T-1-Nbfra 表达重组质粒构建 
根据对家蚕微孢子虫全基因组序列信息分析，发

现目的片段 frataxin 的信息。采用引物设计软件
Primer premier 5.0 设计一对引物，上游引物为：5′- 
CCGGAATTCATGCCTCCCCTCACAAAAC-3′，划线
部分为 EcoRⅠ酶切位点；下游引物为：5′-CCGCTCG- 
AGTTAAATACTATTTATTTTATTG-3′，划线部分为
XhoⅠ酶切位点。以家蚕微孢子虫基因组 DNA为模板
进行 PCR扩增。将 PCR回收产物与 pMD18-T vector 
kit(TaKaRa)进行连接、转化后上样 ABI Prism 3100
遗传分析仪进行核酸测序后，将该基因片段与原核表

达载体 pGEX-4T-1连接，转化大肠杆菌 E. coli DH5α
表达菌，筛选阳性克隆。 

1.5  基因的诱导表达与蛋白质的纯化 
将重组质粒 pGEX-fra 转化入 E. coli  BL21

（DE3）。带有重组质粒的表达菌在 5 mL含 100 mg/L 
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氨苄青霉素的 LB液体培养基中进行过夜培养，然后
按 1︰100的体积比转接到 500 mL上述液体培养基中
继续培养至 OD600=0.5，加入 0.05 mmol/L的 IPTG于
37℃继续培养 5 h，4℃ 8000 r/min离心 15 min，收
集细胞后将细胞在含有 50 mmol/L tris-HCl 和     
50 mmol/L NaCl的缓冲液（pH8.0）中重悬,然后超声
处理以使细胞壁破裂 .将裂解液 10000 r/min 离心   
30 min后弃去上清液，沉淀经 6 mol/L尿素溶解后继续
过谷胱甘肽亲和层析柱纯化，SDS-PAGE蛋白电泳检测。 

1.6  抗体的制备 
约 1 mg纯化的重组蛋白免疫 2只普通小鼠，取

部分血检测所产生抗体的滴度，3 次加强后，取全部
血清制备和纯化 IgG。 

1.7  Western blot 分析 
将 1.0×109家蚕微孢子采用液氮研磨提取家蚕微

孢子的总蛋白，经 15%的 SDS-PAGE分离，然后转移
到 PVDF膜上，用 1︰5000稀释的重组抗体为一抗，
和 HRP标记的兔抗鼠抗体作为二抗。用 ECL显影方
法鉴定免疫识别的蛋白质。 

1.8  序列分析与系统发育分析  
Frataxin 蛋白的多重序列比对采用 CLUSTALX 进

行，采用 SMART (http: //smart.embl-heidelberg.de.html)
和 Tmpred(http://www.ch.embnet.org/software/TMPRED_ 
form.html)在线软件分别对其结构域进行分析，并通过
SignalP (http: //www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/)预测其
信号肽。利用 MEGA3.0 软件，采用邻接法（Neighbor- 
Joining）[25]构建 frataxin系统进化树， Bootstrap（1000
个重复）进行评价。 

采用本地化 NCBI-blast2.4 软件鉴定家蚕微孢子虫
和兔脑原虫基因组之间的同源性基因，鉴定 frataxin所在
的家蚕微孢子 scaffold序列上的共线性特征。 

2  结果和分析 

2.1  PCR、克隆和测序 
通过 PCR克隆和测序，我们得到了 frataxin基因

完整序列，为 306 bp。将测序的结果与我们从基因组
中预测的片段进行比对，结果显示这个克隆片段与我

们的预测完全一致。将其登录到 GenBank 中（接收
号为：EU046589）。 

2.2  pGEX-fra 表达载体的构建以及重组蛋白的表达

和纯化 
构建好的重组质粒 pGEX-fra经 PCR扩增分析，

并进行 DNA测序证明，结果显示，克隆的 frataxin基因

与预期产物一致。表明重组质粒构建正确。pGEX-fra表
达载体转化至 BL21菌株中，在 1 mmol/L IPTG的诱导
下表达重组蛋白质。该重组蛋白质大部分形成包涵体，

经过 6 mol/L 尿素溶解后过谷胱甘肽亲和层析柱纯化，
得到的蛋白进行 SDS-PAGE 鉴定出一条约 36.5 kDa 条
带，其表观分子量与理论预测的分子量相符，表明

frataxin蛋白经谷胱甘肽亲和层析柱已纯化（图 1）。 
 

 
图 1  家蚕微孢子虫 frataxin 诱导表达蛋白的 SDS-PAGE 分析 
Fig. 1  SDS-PAGE analysis of induced recombination protein 
of frataxin of Nosema bombycis.1. pGEX-fra recombinant pro-
tein induced by IPTG ; 2. pGEX-fra recombinant protein without 
IPTG; 3. BL21-PGEX induced by IPTG 4. BL21-PGEX without 
IPTG; M. Protein marker. 

 
2.3  Western blot 分析 

Western blot 结果显示，微孢子总蛋白中存在
frataxin蛋白，和总蛋白杂交只出现了单带，说明总蛋白
中仅存在 frataxin蛋白的一种形式，不存在蛋白的前体。
而且，条带非常微弱，说明在微孢子中成熟微孢子中能

够表达 frataxin蛋白，但其表达丰度不高（图 2）。 

 

图 2  Western blot 分析家蚕微孢子成熟孢子里的蛋白质 
Fig.2   Western blot analysis of mature spore protein from 
Nosema bombycis. M. Protein marker; 1. Mature spore protein 
exposed to an anti-frataxin antibody; 2.Spore protein cultured in 
the sf21 cell line exposed to an anti-frataxin antibody. 



胡军华等：线粒体型蛋白 frataxin在家蚕微孢子虫中的鉴定与分析./ 微生物学报(2008) 48(5)                              611 
 

 

2.4  frataxin 基因序列分析 
Nbfra 序列编码 101 个氨基酸残基，比典型的真

核生物和哺乳动物的 frataxin 要短。序列比较发现

frataxin 在家蚕微孢子虫和其他近缘物种之间的同源

性比较低，在蛋白的中部和 C-端区域同源性相对较

高。如与 E.cuniculi、C.albicans、C.neoformans、

S.cerevisiae蛋白的同源性分别为 32%、32%、为 30%

和 36%。 

分别利用在线软件 SignalP、TMPred 及 SMART
对兔脑孢虫、蝗虫微孢子和家蚕微孢子的 frataxin 基
因进行信号肽、信号锚定区域、跨膜结构域进行预测。

结果显示家蚕微孢子虫的 frataxin 和兔脑孢虫的一
样，均无任何跨膜结构及信号肽，仅有一个保守结构

域存在，显示 frataxin属于 Frataxin2蛋白家族。 
利用 DNAStar的 protean module程序分析，发现

家蚕微孢子在 frataxin-like domain区存在 3个 α螺旋

和 1个 β折叠，这 3个 α螺旋的位置分别位于蛋白质
的 N端，中间及 C端，在二级结构上高度保守，β折
叠的位置也非常得保守（图 3），推测这些结构在行使
蛋白的功能上是必须的。与原核生物相比较，微孢子

的 frataxin缺乏 52~65位置的 α螺旋，与酵母相比较，
缺乏 40~45，61~66 位置的 α 螺旋，推测 61~66 位置
的α螺旋和蛋白在细胞质中的定位有关，而 40~45 位
置的α螺旋正和蛋白在线粒体中的定位有关。从这点

上看出微孢子线粒体蛋白与典型的真核生物的线粒

体蛋白不同，前者缺乏定位信号或者说定位的信息高

度减缩，或者非常不同。利用 PRORT program 或者
MITOPROTII对 Nbfra进行预测分析，没有发现与线
粒体定位相关的区段。Nbfra 在 100 的位置上有一个
Arg，这点与其它的植物和酵母中的一样，也和细菌
型 CyaY 类似物一样[26]。在人类的 frataxin 中，在这
个位置上发现了一个和铁结合的 His残基[27]。 

 

 
 

图 3  家蚕微孢子虫、兔脑孢虫、蝗虫微孢子、大肠杆菌及酵母的 frataxin 的氨基酸比较 
Fig. 3  Amino acid alignment of frataxin of N.bombycis, E.cuniculi, A.locustae, E.coli and S.cerevisiae. α-helixes are indicated by 
squares. Conserved α-helixes known to be essential for transient frataxin are indicated by gray squares. An asterisk (*) indicated a 

highly conserved β-conformations among all species. 
 
 

2.5  frataxin 的系统进化分析 
为了研究家蚕微孢子虫的系统发生及其进化地

位，将家蚕微孢子虫 f r a t a x i n 的氨基酸序列与

GenBank 中的真菌、原核生物和原生动物等物种的

frataxin 的氨基酸序列进行聚类分析。用 Bootstrap

（1000 个重复）进行可靠性检验，NJ，MP，ME      

3种方法均能得到稳定的树形图。系统进化结果显示：

家蚕微孢子虫、兔脑孢虫和蝗虫微孢子具有相同的进 
 
 

化地位，聚成一类，与典型的具有线粒体的高等真核

生物进化关系最为接近，与原生动物次之，而与原核

生物最远（图 4）。这表明微孢子的 frataxin 蛋白与  
高等真核生物线粒体型的 frataxin 蛋白最为相似， 
预示微孢子可能具有线粒体类似的细胞器及其具  
有线粒体的部分功能。另外，与原生动物的进化关  
系次之，这一结果辅证了微孢子虫是真菌的姊妹枝假

说[28,29]。 
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图 4  frataxin 氨基酸序列多重序列比对及聚类分析 
Fig. 4  The multi-alignment and clustering analysis of frataxin. The tree obtained by the Neighbor-Joining analysis of protein phy-

logeny using the MEGA3.0 program is shown. The horizontal length of each branch is proportional to the estimated number of substi-
tutions. Bootstrap proportions are attached to the internal branches; The scale bar indicates estimated sequence divergence per unit 

branch length. The accession numbers for the sequences used are to the right of the species name. 
 

2.6  frataxin 基因的共线性分析 
根据兔脑孢虫和家蚕微孢子虫的基因组信息，找

出 frataxin所在染色体或基因组大片段 scaffold，对其
相邻的基因进行同源性比对分析。结果显示这二个物

种之间在包含 frataxin 的短片段内，基因的排布呈现

高度的共线性关系（图 5）。在该区段内基因之间不存
在基因的插入、缺失及颠换等基因组重排现象，而在

微孢子虫与酵母菌之间并没有发现这种基因的共线

性现象。表明 frataxin 在微孢子里基因组里排列位置
比较稳定，其基因组进化保守。 

 

 
 

图 5  家蚕微孢子和兔脑孢虫 frataxin 基因的共线性分布比较 
Fig. 5  Comparison of arrangement of Frataxin and its flanking genes between N. bombycis and E. cuniculi. 

 

3  讨论 

本文以家蚕微孢子虫为材料，充分利用家蚕微孢

子虫的部分基因组信息，通过比较分析，首次报道了

在家蚕微孢子中与铁运输过程相关的 frataxin 基因信

息，并进行了鉴定与分析。这个推定来自于家蚕微孢

子虫的 frataxin 类似物有一个编码 101 个氨基酸的

306 bp的 ORF。 

通过与兔脑孢虫的相关蛋白的比较分析，家蚕微

孢子虫的 frataxin 与其具有一定的同源性。家蚕微孢
子虫和兔脑孢虫的 frataxin 蛋白的氨基酸长度一样，
与典型的模式生物酵母菌的 frataxin 蛋白不一样，其
N端缺乏一个线粒体靶信号。从结构域上分析，它们
都具有一个完整的功能结构域。依据序列相似性，

frataxin属于 Frataxin2蛋白质家族。此家族中蛋白的
C-端与 Friedreich's ataxia 中突变的 Frataxin 蛋白的
一个保守区相连。此保守区在细菌蛋白的一个家族中

发现，其功能还不清楚。家蚕微孢子与兔脑孢虫、蝗
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虫微孢子一样，其 3个α螺旋和 1个β折叠的位点在其

它典型的真核生物及原核生物是相同的，说明这 3个
α螺旋和β折叠在行使蛋白的功能上是必须的。与原核

生物和酵母相比较，微孢子的 frataxin 缺乏部分α螺

旋，或许这些α螺旋正和此蛋白在线粒体蛋白的定位

有关。从这点上看出微孢子线粒体蛋白与典型的真核

生物的线粒体蛋白不同，前者缺乏定位信号或者说定

位的信息高度减缩，或者非常不同。已发现人和细菌

frataxin 的三维结构中有一种新型折叠，其表面带高
度保守的负电荷，而这类似于阴离子表面，后者参与

了铁蛋白的铁贮藏机制[30]。 
利用 frataxin的蛋白序列进行系统进化分析，发

现家蚕微孢子虫和兔脑原虫具有相同的进化地位，聚

成一大类，与传统的高等真核生物位于同一分枝。这

一结果与微孢子虫是真菌的姊妹枝假说一致。这可能

是由于微孢子虫基因组的特异性引起的，即微孢子虫

基因的快速分化与基因组的稳定性之间的矛盾[31]，且

不同的基因的进化速率不同。微孢子虫的进化地位一

直存在争议，要对其下一个合理的结论还有待更多更

深入的研究。微孢子的 frataxin 基因聚合形成一类，
表明它们起源于共同祖先。有研究认为同一时期的

a-proteobacteria和线粒体起源于同一个祖先[32]，具有

共同起源的核编码的微孢子  frataxin 基因可能同样
起源于一个古代的 a-proteobacterial基因。 

frataxin 基因的共线性分析发现，两种微孢子虫

E.cuniculi 和 N.bombycis 在短片段内基因的分布及排

列上具有高度的保守性，不存在基因的插入、缺失或

颠换。说明 frataxin在基因组上的进化程度比较保守，

相对而言，frataxin 基因的变异程度则比较保守。高

度分化的几个物种中具有大量的基因共线性关系，这

可能与微孢子虫基因组的高度压缩和紧密有关[31]。同

时也说明了微孢子虫的基因进化速度与基因组的进

化速度不一致，微孢子虫的基因组并不按照分子钟形

式在进化。由于兔脑原虫基因组中没有发现转座子的

存在，有人认为这种基因的共线性是因为基因组缺乏

重排机制引起的[31]，但在家蚕微孢子虫的基因组中发

现了大量反转座子的存在[33]，显然与该理论存在一定

的矛盾。微孢子虫与模式生物酵母菌之间没有发现

frataxin 基因的共线性关系，由于家蚕微孢子虫基因

组数据片段较短，我们还不能从整个基因组水平来考

查微孢子虫基因的共线性现象，这种基因的共线性是

由于微孢子虫物种的特异性引起的还是因为其他的

原因还有待进一步的研究。 

Western blot 结果显示，成熟微孢子总蛋白中存
在 frataxin 蛋白，但其表达丰度不高。总蛋白中仅存
在 frataxin 蛋白的一种形式，不存在蛋白的前体，因
而推测此蛋白缺乏细胞质蛋白进入线粒体时蛋白质

的剪切过程，可能预示着家蚕微孢子线粒体的导向信

号和典型真核生物的不同，可能存在不同的通道或者

不一样的剪切过程。 
因为是唯一的体外阶段，在微孢子的生活史中孢

子是非常重要的阶段，负责抵御外界不良环境和侵染

新的宿主。孢子通常具有传染性。许多孢子在外界环

境中保存一年还具有活性。条件适宜时，孢子能被激

活，在宿主细胞中感染非常快。因此孢子内必须包含

所有必需的组分，在休眠的孢子遇到宿主时才能够快

速被激活。然而，在复杂的孢子里面识别线粒体是非

常困难的。 Frataxin蛋白在孢子中的存在说明至少这

个蛋白是线粒体生化途径的一部分，在孢子中是存在

的，具有潜在的活性，或许与孢子生存和活力需要的

铁代谢及能量有关。 
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Abstract: [Aim] Frataxin protein is a component of Fe-S clusters and closely related to metabolism of mitochondria. We 
identified an integrity mitochondrial protein frataxin gene (Nbfra), analyzed its phylogenetic relationship, and confirmed 
the transcriptase activity of Nbfra in N. bombycis. [Methods] We analyzed the sequence of the second structure, gene 
location in genome and construction of NJ phylogenetic tree through various bioinformatics software. We constructed 
recombinant vector pGEX-4T-1-Nbfra, expressed the 36.5kDa recombinant protein in E. coli BL21 (DE3), and then used 
the protein as antigen to produce its polyantibody in mice. [Results] Nbfra was lack of targeting signal into mitochondria 
and part of alpha helices in functional domain, and had a synteny character between N. bombycis and E. cuniculi. Phy-
logenetic trees of Nbfra suggested that the evolutionary position of microsporidia was closely related to that of higher 
eukaryote, rather than that of other protozoa. The result of western blot suggested the expression and transcription of 
Nbfra gene in N.bombycis. [Conclusions] Our results offered the new evidence to analysis the conservation of Nbfra and 
evolutionary position of N.bombycis, and would support the hypothesis of mitosome in microsporidia. 
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