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摘要：为明确黄翅绢丝野螟Glyphodes caesalis气味受体基因GcaeOR10（GenBank登录号MW701397）

的生物信息学特征及组织表达谱，使用生物信息学软件对其进行序列分析，并通过实时荧光定量

PCR（real-time fluorescence quantitative PCR，qPCR）技术检测其在黄翅绢丝野螟成虫不同组织中的

表达量。结果显示，黄翅绢丝野螟 GcaeOR10 基因开放阅读框（open reading frame，ORF）全长为

1 200 bp，编码399个氨基酸残基，预测其编码的蛋白质分子量为45.67 kD，等电点为8.65，无信号肽，

具有昆虫气味受体家族7个跨膜蛋白（7 transmembrane proteins，7tm-6）超家族的保守结构域，存在

26个潜在的磷酸化位点，含有7个跨膜结构域，且N端位于细胞膜内，C端位于细胞膜外。黄翅绢

丝野螟GcaeOR10与桑螟Glyphodes pyloalis的GpylOR17亲缘关系最近，其次与松蛀螟Conogethes

pinicolalis 的 CpinOR39、CpinOR36 和桃蛀螟 Conogethes punctiferalis 的 CpunOR36 亲缘关系较近。

黄翅绢丝野螟GcaeOR10基因在雄成虫触角中的表达量最高，在腹部的表达量次之。表明黄翅绢丝野

螟GcaeOR10是典型的气味受体，可能与该虫识别性信息素有关，参与其寻找配偶及交配等行为过程。
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Abstract: To clarify the bioinformatics characteristics and tissue expression profile of the odorant recep‐

tor gene GcaeOR10 in Glyphodes caesalis (GenBank accession no. MW701397), bioinformatics soft‐

ware was used for sequence analysis, and its expression in different tissues of adults was detected by re‐

al-time fluorescence quantitative PCR (qPCR). The results showed that the open reading frame (ORF)
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黄翅绢丝野螟Glyphodes caesalis属鳞翅目螟蛾

科，又名黄翅绢野螟，是菠萝蜜、榴莲蜜和面包果等

热带特色果树的重要害虫，广泛分布在我国的热带

和亚热带地区，包括海南、广东、广西、福建和云南等

省区（Kallekkattil et al.，2019a；孟倩倩等，2021）。该

虫幼虫可钻蛀嫩枝、花苞及果实，蛀道内、外堆积的

粪便易引起果蝇进入，使果实受害部位变褐腐烂，导

致果实发育不良、脱落，严重时造成 50%以上的减

产（Mridha，2006；王政等，2017）。在海南省，黄翅绢

丝野螟全年都有发生，1年可发生 8代，世代重叠且

无明显越冬现象（王政等，2020）。目前，黄翅绢丝野

螟的防控主要依赖化学药剂，但由于该虫幼虫在蛀

道中生活，蛀道外有粪便堵塞，药剂难以接触；其成

虫期较短，昼伏夜出，白天潜伏于附近非寄主植物

上，不易被发现（孟倩倩等，2017；Kallekkattil et al.，

2019b），很难掌握准确的防治时期，不仅防效不佳，

而且造成药剂频用、滥用现象，易引起害虫抗药性增

加和环境污染等问题，因此亟需开发新的防治技术。

嗅觉系统在昆虫种群繁衍和生存等生命活动中

发挥着重要作用，昆虫主要通过嗅觉感受进行寄主

定位、求偶、躲避天敌和选择产卵场所等行为（李秋

霖等，2020；Xing et al.，2021）。昆虫的嗅觉识别是

一个极其复杂的过程，需要多种蛋白参与，其中气味

受体（odorant receptor，OR）在嗅觉识别中发挥着

核心作用（Chen et al.，2020；吴伟伟等，2020），其具

有 2个重要功能：一个是特异性地识别某种或某类

气味分子；另一个是将化学信号转为电信号，然后向

中枢神经传导，最终引起昆虫作出相应的行为活动

（Leal，2013；刘宁灿等，2014）。可见，OR具有作为

害虫防控新靶标的潜力（Venthur & Zhou，2018）。

近年来，随着基因组和转录组等测序技术的快速发

展，已经对包括梨小食心虫Grapholita molesta（Li et

al.，2015）、桃蛀螟Conogethes punctiferalis（Jia et al.，

2016）、小菜蛾Plutella xyllostella（Yang et al.，2017）、

甜菜夜蛾 Spodoptera exigua（Du et al.，2018）、二点

委夜蛾 Athetis lepigone（Zhang YN et al.，2019）、烟

青虫 Helicoverpa assulta（Li et al.，2020）和松蛀螟

Conogethes pinicolalis（Jing et al.，2020）等多种鳞翅

目昆虫的OR基因进行了鉴定。然而，目前在黄翅

绢丝野螟嗅觉方面的研究较少，尚未见关于该虫

OR的研究报道。

本课题组前期通过触角转录组测序并克隆验证

获得黄翅绢丝野螟 GcaeOR10 基因序列（GenBank

登录号MW701397），本研究通过生物信息学软件进

一步分析该虫GcaeOR10基因的序列特征及其编码

蛋白质的理化性质和结构特征，并利用实时荧光定

量 PCR（real-time fluorescence quantitative PCR，qP‐

CR）技术分析GcaeOR10基因在黄翅绢丝野螟雌雄

成虫不同组织中的表达量，以期为解析该基因在黄翅

绢丝野螟嗅觉感受中发挥的作用提供参考。

1 材料与方法

1.1 材料

供试虫源和植物：黄翅绢丝野螟各龄幼虫和菠

萝蜜叶片及鲜果采自中国热带农业科学院香料饮料

研究所菠萝蜜种植园，幼虫于人工气候室内置于

21 cm×14 cm×8 cm 带纱网保鲜盒中以菠萝蜜嫩叶

饲养，待羽化为成虫后，多头饲养于 30 cm×30 cm×

30 cm的尼龙纱笼中，喂食 10%的蜂蜜水。向笼中

放置菠萝蜜叶片或鲜果用于黄翅绢丝野螟产卵，收

集卵粒，待孵化后挑出幼虫至干净的保鲜盒内，放入

新鲜菠萝蜜叶片进行继代饲养，饲养 2代后以成虫

作为供试昆虫。饲养条件为温度（26±1）℃、相对湿

度（75±5）%、光周期14 L∶10 D。

of GcaeOR10 gene was 1 200 bp in length, encoding 399 amino acid residues. The predicted molecular

weight was 45.67 kD and the isoelectric point was 8.65. However, the amino acid sequence of

GcaeOR10 had no signal peptide but contained a conserved domain belonging to odorant receptor seven

transmembrane proteins (7tm-6) superfamily and 26 potential phosphorylation sites. Besides, it also con‐

tained seven transmembrane structures. The N-terminus was intramembrane and the C-terminus was ex‐

tramembrane. GcaeOR10 had the closest genetic relationship with GpylOR17 of G. pyloalis, followed

by CpinOR39 and CpinOR36 of Conogethes pinicolalis and CpunOR36 of Conogethes punctifera‐

lis. The qPCR results revealed that the expression of GcaeOR10 was the highest in the antennae of

male adults, followed by in the abdomen. These results indicated that GcaeOR10 was a typical odorant

receptor, which might be related to the mechanism of sex pheromone recognition and participate in its

behavior processes such as finding a spouse and mating.

Key words: Glyphodes caesalis; odorant receptor; bioinformatics analysis; tissue expression profiling



440 植 物 保 护 学 报 50卷

试剂及仪器：总 RNA Trizol 提取试剂盒，美国

Invitrogen 公司；Revert Aid Premium Reverse Tran‐

scriptase反转录试剂盒、qPCR荧光染料TB GreenTM

Premix Ex TaqTM II，日本 TaKaRa 公司；其余试剂均

为国产分析纯。JY600D通用型电泳仪，北京君意东

方电泳设备有限公司；H1荧光酶标仪，美国Biotek公

司；CFX96实时荧光定量PCR仪，美国Bio-Rad公司。

1.2 方法

1.2.1 黄翅绢丝野螟GcaeOR10的序列分析

根据本课题组前期触角转录组测序和克隆验证

结果获得黄翅绢丝野螟 GcaeOR10 基因序列（Gen‐

Bank 登录号 MW701397），通过 DNAMAN 9.0 软件

对其核苷酸序列进行翻译，使用在线程序EXPASY

（http://expasy. org/protparam/）预测 GcaeOR10 基因

编码蛋白质的分子量、等电点及其他理化特性；使用

SignalP 5.0 Server软件（http://www.cbs.dtu.dk/servic‐

es/SignalP/）预测该蛋白质的信号肽；使用 NCBI

（https://www. ncbi. nlm. nih. gov/Structure/cdd/wrpsb.

cgi）预测该蛋白质的保守结构域；使用TMHMM 2.0

软件（http://www.cbs.dtu.dk/services/TMHMM）预测

该蛋白质的跨膜区域；使用Net Phos 3.1 Server（http:

//www.cbs.dtu.dk/services/Net Phos/）预测该蛋白质

序列可能的磷酸化位点；使用在线程序 PSIPRED

4.0（http://bioinf.cs.ucl.ac.uk/psipred/）进行该蛋白质

二级结构的预测。

1.2.2 黄翅绢丝野螟GcaeOR10的系统进化分析

通过 NCBI 中的 BLAST 程序对黄翅绢丝野螟

GcaeOR10 序列进行比对分析，选取一致性排名靠

前的20条鳞翅目昆虫OR氨基酸序列进行系统进化

树构建，使用 Clustalx 1.83软件对各条氨基酸进行

多序列比对，然后利用MEGA X软件以邻接法构建

系统进化树，重复检验1 000次。

1.2.3 黄翅绢丝野螟GcaeOR10的表达谱检测

为明确黄翅绢丝野螟GcaeOR10基因的组织表

达情况，采用 qPCR技术检测其在雌雄成虫不同组

织的表达情况。收集2日龄或3日龄的黄翅绢丝野

螟雌雄成虫各 10头的触角、头（去除触角）、胸、腹、

足和翅6个不同组织样品，立即放入液氮中速冻，并

于-80 ℃保存备用。采用总RNA Trizol提取试剂盒

分别提取上述各组织样品的总RNA，利用 1%琼脂

糖凝胶电泳检测RNA的完整性，并用荧光酶标仪测

定总 RNA 的浓度和纯度，取 OD260 nm/OD280 nm比值在

1.8~2.2之间的样品用于cDNA合成。每个样品取1 μg

总RNA，按照Revert Aid Premium Reverse Transcrip‐

tase 反转录试剂盒说明书合成 cDNA 第一链，稀释

5倍后于-20 ℃保存备用。

根据黄翅绢丝野螟GcaeOR10基因全长序列利

用 Primer Premier 5.0 软件设计 qPCR 引物，以雌雄

成虫触角、头、胸、腹、足和翅的 cDNA为模板，利用

qPCR 引物 GcaeOR10-F（5′-TTGACGTTCGTCGC‐

GAGTAT-3′）和 GcaeOR10-R（5′-CGTGATTTCTC‐

CAGCGTTGC-3′）检测 GcaeOR10 在以上组织中的

表达情况，选择ACT为内参基因，扩增引物为ACT-

F（5′-ACAATGAACTCCGTGTCGCC-3′）/ACT-R（5′-

GTACATGGCGGGTGTGTTGA-3′）（Wang et al.，

2020），所有引物均由生工生物工程（上海）股份有限

公司合成。20 μL 反应体系：cDNA 模板 1 μL、TB

GreenTM Premix Ex TaqTM II 10 μL、10 μmol/L 上下游

引物各 0.5 μL、Nuclease-free H2O 8 μL。扩增程序：

94 ℃预变性 3 min；94 ℃变性 30 s，60 ℃退火 30 s，

72 ℃延伸1 min，共35个循环；72 ℃终延伸10 min。

之后从 60 ℃升高至 95 ℃进行熔解曲线分析，各处

理均设3次生物学重复，每个样品设3次技术重复。

以黄翅绢丝野螟雌成虫触角中GcaeOR10的表达量

为基准，采用 2-ΔΔCt法（Livak & Schmittgen，2001）计

算该基因在雌雄成虫不同组织中的相对表达量。

1.3 数据分析

利用SPSS 20.0软件对目的基因在不同组织中

的表达水平进行单因素方差分析，应用Duncan氏新

复极差法进行差异显著性检验。

2 结果与分析

2.1 黄翅绢丝野螟GcaeOR10的序列分析

黄翅绢丝野螟OR基因GcaeOR10完整开放阅读

框（open reading frame，ORF）全长为 1 200 bp，编码

399个氨基酸残基（图1），预测该基因编码蛋白质的

分子质量为 45.67 kD，等电点为 8.65，为碱性蛋白。

在组成GcaeOR10蛋白质的 20种氨基酸中，亮氨酸

所占比例最高，为 11.0%；其次是异亮氨酸，所占比

例为 9.0%；色氨酸所占比例最低，为 1.0%；带正、负

电荷的氨基酸总数分别为38个和33个。GcaeOR10

蛋白质的不稳定系数、脂溶指数和总平均疏水性系

数分别为37.91、106.57和0.453，表明其属于稳定的

疏水性蛋白。GcaeOR10基因编码的蛋白质无信号

肽，可能是非分泌蛋白，具有昆虫气味受体家族7个

跨膜蛋白（7 transmembrane proteins，7tm-6）超家族

的保守结构域，位于 71~388 位氨基酸之间，E 值为

3.62×10-17。GcaeOR10蛋白质具有7个跨膜结构域，

分别位于第 43~65、75~92、125~147、183~205、266~

288、293~315和373~395位氨基酸之间，且N端位于
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细胞膜内，C端位于细胞膜外。该蛋白质含有26个

潜在的磷酸化位点，包括 14 个丝氨酸（位于第 46、

72、74、88、91、153、164、169、229、232、275、289、297

和376位）、10个苏氨酸（位于第9、43、160、173、180、

189、193、266、293 和 387 位）和 2 个酪氨酸（位于第

4 和 323 位）；该蛋白质二级结构中 α-螺旋占比为

78.70%，β-折叠占比为1.50%，卷曲环占比为19.80%。

2.2 黄翅绢丝野螟GcaeOR10序列比对与系统发育分析

将黄翅绢丝野螟GcaeOR10的氨基酸序列与其

他物种同源氨基酸序列进行比对，结果显示黄翅绢

丝野螟 GcaeOR10 与桑螟 Glyphodes pyloalis Gpy‐

lOR17 的一致性最高，为 88.22%；与松蛀螟 Cono‐

gethes pinicolalis CpinOR39 的 一 致 性 次 之 ，为

79.70%；与烟草天蛾 Manduca sexta MsexOR29、马

尾松毛虫 Dendrolimus punctatus DpunOR29 和松蛀

螟 CpinOR36 的一致性相对较低，分别为 69.17%、

68.50%和68.41%（图2）。将黄翅绢丝野螟GcaeOR10

与20条鳞翅目昆虫的OR氨基酸序列进行系统进化

树构建，结果显示桑螟 GpylOR17、松蛀螟 Cpin‐

OR39、CpinOR36、桃蛀螟 Conogethes punctiferalis

CpunOR36 和黄翅绢丝野螟 GcaeOR10 这 5 个螟蛾

科昆虫的OR聚类在一个分支，其中黄翅绢丝野螟

GcaeOR10与桑螟GpylOR17聚为紧密的一支，自展

值为 99，表明黄翅绢丝野螟GcaeOR10与桑螟Gpy‐

lOR17的亲缘关系最近，与松蛀螟CpinOR39、Cpin‐

OR36和桃蛀螟CpunOR36的亲缘关系较近（图3）。

方框所示为起始密码子；方框下加标*为终止密码子；红色下划线所示为 7个跨膜区序列。

The box indicates the start codon; the box marked with * below is the stop codon, and the red un‐

derlined sequences indicate the seven transmembrane domains.

图1 黄翅绢丝野螟GcaeOR10的核苷酸序列及相应氨基酸序列

Fig. 1 Nucleotide and amino acid sequences of GcaeOR10 of Glyphodes caesalis

2.3 GcaeOR10在黄翅绢丝野螟不同组织中的表达量

GcaeOR10基因在黄翅绢丝野螟雌雄成虫各个

组织中均有表达，其中在雄成虫触角中的相对表达

量最高，显著高于在其他组织中的相对表达量，是其

在雌成虫触角中相对表达量的26.24倍。GcaeOR10

基因在雄成虫腹部的相对表达量较高，仅次于雄成

虫触角中的相对表达量，并显著高于其余组织中的

相对表达量，是其在雌成虫触角中相对表达量的

3.01倍。GcaeOR10基因在雌成虫触角、头、胸、腹、

足、翅和雄成虫头、胸、足、翅中的相对表达量较低，

且无显著差异，分别是其在雌成虫触角中相对表达

量的33.33%~1.33倍（图4）。
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黑色区域：相似度为 100%；深灰色区域：80%≤相似度<100%；灰色区域：60%≤相似度<80%。GcaeOR10：黄翅绢丝野螟

OR10（MW701397）；GpylOR17：桑螟OR17（QIJ45795.1）；CpinOR39：松蛀螟OR39（QEE82757.1）；CpinOR36：松蛀螟OR36

（QEE82754.1）；MsexOR29：烟草天蛾OR29（CUQ99410.1）；DpunOR29：马尾松毛虫OR29（ARO70241.1）。Dark areas: Simi‐

larity is 100%; dark gray areas:80%≤similarity<100%; gray areas:60%≤similarity<80%. GcaeOR10: OR10 of Glyphodes caesalis

(MW701397); GpylOR17: OR17 of G. pyloalis (QIJ45795.1); CpinOR39: OR39 of Conogethes pinicolalis (QEE82757.1);

CpinOR36: OR36 of C. pinicolalis (QEE82754.1); MsexOR29: OR29 of Manduca sexta (CUQ99410.1); DpunOR29: OR29 of Den‐

drolimus punctatus (ARO70241.1).

图2 黄翅绢丝野螟GcaeOR10与其他昆虫气味受体的氨基酸序列比对

Fig. 2 Alignment of amino acid sequences of GcaeOR10 from Glyphodes caesalis and other insects ORs

图3 基于OR氨基酸序列以邻接法构建黄翅绢丝野螟GcaeOR10和其他鳞翅目昆虫气味受体的系统进化树

Fig. 3 Phylogenetic tree of GcaeOR10 of Glyphodes caesalis and other lepidopteran insect ORs constructed based on

amino acid sequences of ORs using neighbor joining method
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图4 GcaeOR10在黄翅绢丝野螟成虫各组织中的

相对表达量

Fig. 4 Relative expression levels of GcaeOR10 in different

tissues of Glyphodes caesalis adults

图中数据为平均数±标准差。柱上不同小写字母表示经

Duncan 氏新复极差法检验差异显著（P<0.05）。 Data in the

figure are mean±SD. Different letters on the bars indicate sig‐

nificant difference by Duncan’s new multiple range test (P<

0.05).

3 讨论

昆虫OR是一种疏水性膜蛋白，在嗅觉神经元

树突膜上特异性表达，且含量非常低，一般由 300~

400个氨基酸组成，含有 7个α-螺旋的跨膜结构域，

每个由19~26个氨基酸构成，第6和第7跨膜结构域

的序列较为保守，形成 3个胞外环（1个潜在的二硫

键是由第1个和第2个胞外环上高度保守的半胱氨

酸形成）和3个胞内环（有7个潜在的磷酸化位点），

N端没有信号肽，但有1个保守的糖基化位点，昆虫

OR不属于G蛋白偶联受体，其N端在细胞膜内，C

端在细胞膜外，呈反向拓扑结构（Benton et al.，

2006；杜亚丽等，2017；Fleischer et al.，2018）。黄翅

绢丝野螟GcaeOR10基因ORF序列全长为1 200 bp，

编码399个氨基酸残基，属于稳定的疏水性蛋白，无

信号肽，含有 7 个跨膜结构域，且 N 端位于细胞膜

内，C 端位于细胞膜外，符合昆虫 OR 的典型特征。

蛋白质磷酸化在信号转导、转录调控、细胞分裂和凋

亡等的调控中起着重要作用（Seok，2021），本研究预

测到黄翅绢丝野螟GcaeOR10蛋白质序列含有26个

潜在的磷酸化位点，这些位点的存在可能与嗅觉识

别中的信号转导过程相关。

序列比对结果显示，黄翅绢丝野螟 GcaeOR10

与其他鳞翅目螟蛾科昆虫 OR 有较高的序列一致

性，与桑螟GpylOR17的一致性达88.22%，它们可能

是直系同源基因。一般可以通过与同源基因进行系

统发育分析来预测基因功能（Wang et al.，2021），如

Liu et al.（2013）研究发现，不同功能的OR可以被聚

集到不同的分支中，如具有相似功能的玉米螟Os‐

trinia furnacalis 性信息素受体聚集在一起（Liu et

al.，2018）；双委夜蛾 Athetis dissimilis 中 4 个功能不

同的 AdisOR1、AdisOR6、AdisOR11 和 AdisOR14 分

别聚集到 4 个大分支中（Liu et al.，2019）。本研究

系统进化分析结果显示，桑螟 GpylOR17、松蛀螟

CpinOR39、CpinOR36、桃蛀螟 CpunOR36 和黄翅绢

丝野螟GcaeOR10这5个螟蛾科的OR聚类在1个分

支中，它们可能具有相似的功能。

昆虫的大多数OR主要在触角中表达，一般具

有性别偏好性，有些则在触角和其他部位表达（Liu

et al.，2014；陈丽慧等，2019）。OR的功能一般与其

表达模式相呼应，通常认为在雌成虫触角中高表达

的OR可能参与寻找寄主、产卵的行为过程，与识别

寄主植物挥发物有关，如在棉铃虫齿唇姬蜂Campo‐

letis chlorideae 雌 成 虫 触 角 中 特 异 性 表 达 的

CchlOR62 对挥发物顺-茉莉酮有反应（Sun et al.，

2019）；黏虫 Mythimna separata 雌成虫触角中高表

达的 MsepOR13 可以识别多种植物挥发物组分

（Zhang KP et al.，2019）；在雌雄成虫触角中的表达

量无显著差异的OR可能参与寄主定位等雌雄成虫

共有的行为活动，如在斜纹夜蛾Spodoptera litura雌

雄成虫触角中的表达量无显著差异的 SlitOR12 对

寄主挥发物 β-紫罗兰酮有反应（Zhang et al.，2017）；

而在雄成虫触角中高表达的 OR 可能参与寻找配

偶、交配的行为过程，与雄成虫感知性信息素有关，

如在双委夜蛾雄成虫触角中特异性表达的 AdisOR1

对性信息素（顺）9-十四烯醇和（顺）9，（反）12-十四

碳二烯醇有反应，而AdisOR14对（顺）9，（反）12-十

四碳二烯醇有反应（Liu et al.，2019）；在绿盲蝽

Apolygus lucorum 雄成虫触角中高表达的 AlucOR4

可识别主要性信息素丁酸己酯和（反）2-己烯基丁酸

酯（An et al.，2020）。本研究结果表明，黄翅绢丝野

螟GcaeOR10在雄成虫触角中显著高表达，推测其

主要参与黄翅绢丝野螟对性信息素的识别。

本研究对黄翅绢丝野螟GcaeOR10基因进行了

鉴定和分析，并检测了其在不同组织中的表达情况，

该基因编码蛋白质具有OR的典型特征，推测其主

要参与黄翅绢丝野螟对性信息素的识别，可为该虫

嗅觉分子机制和其他OR的研究提供参考依据。目
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前对于GcaeOR10的研究结果尚不能阐释其具体执

行的功能，还需通过基因沉默或过表达、电生理和行

为学研究等进行验证。
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