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青杨天牛嗅觉相关基因的鉴定及表达谱分析
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　　摘要：为探讨青杨天牛嗅觉基因的种类，以期为采用 ＲＮＡ干涉技术调控青杨天牛种群提供理论依据，采用

ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑＴＭ２５００测序平台对青杨天牛的触角进行转录组测序，利用 ＢＬＡＳＴ同源搜索的方法鉴定嗅觉相关的基
因，采用ＲＴ－ＰＣＲ技术研究嗅觉相关基因的表达谱。共鉴定出青杨天牛嗅觉基因包括：４３个气味结合蛋白（ＯＢＰ）、
１５个化学感受蛋白（ＣＳＰ）、５６个嗅觉受体（ＯＲ）和２４个离子受体（ＩＲ）。反转录 ＰＣＲ（ＲＴ－ＰＣＲ）结果表明，青杨天牛
的嗅觉基因存在性别及组织器官间的特异性。
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　　昆虫在与植物长期协同进化的过程中，形成高
度特化并且灵敏的嗅觉感受系统以识别外界环境

中的各种化学信号，并将其转化为体内的电信号，

最终指导昆虫完成寄主选择、求偶、交配、产卵、躲

避天敌等一系列的行为［１－２］。参与昆虫嗅觉识别的

蛋白质，主要包括：气味结合蛋白（ｏｄｏｒａｎｔｂｉｎｄｉｎｇ

ｐｒｏｔｅｉｎｓ，ＯＢＰｓ）、气味受体（ｏｄｏｒａｎｔｒｅｃｅｐｔｏｒｓ，ＯＲｓ）、
化学感受蛋白（ｃｈｅｍｏｓｅｎｓｏｒｙｐｒｏｔｅｉｎｓ，ＣＳＰｓ）、感觉神
经 膜 蛋 白 （ｓｅｎｓｏｒｙ ｎｅｕｒｏｎ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ，
ＳＮＭＰｓ）、离子型受体（ｉｏｎｏｔｒｏｐｉｃｒｅｃｅｐｔｏｒｓ，ＩＲｓ）、气
味 降 解 酶 （ｏｄｏｒａｎｔ － ｄｅｇｒａｄｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅｓ，
ＯＤＥｓ）等［３－４］。

青杨天牛 （Ｓａｐｅｒｄａｐｏｐｕｌｎｅａ）隶属鞘翅目
（Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ）、天牛科（Ｃｅｒａｍｂｙｃｉｄａｅ）、沟胫天牛亚
科（Ｌａｍｉｉｎａｅ）、楔天牛属（Ｓａｐｅｒｄａ），又名青杨楔天
牛［５］，广泛分布于我国的北方地区，是我国重要的

森林防治检疫对象，主要危害杨属（Ｐｏｐｕｌｕｓ）和柳属
（Ｓａｌｉｘ）的林木［６］。青杨天牛的幼虫主要钻蛀幼龄

杨树的枝干，受害部位形成纺锤状的虫瘿，阻碍杨
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树养分的正常运输，造成枝梢干枯，易遭风折，如危

害在幼树主干髓部，可造成整株枯萎死亡［７］。由于

天牛体表具有较为坚硬的鞘翅，传统的化学防治及

生物防治手段很难达到理想的防治效果。目前，基

于天牛成虫与寄主植物之间化学信息联系的化学

生态研究，已成为天牛防治新途径的研究热点。诸

多研究表明，天牛的嗅觉在利用寄主植物释放的挥

发性次生物质识别寄主的过程中起非常关键的作

用。本研究旨在通过转录组测序和 ＲＴ－ＰＣＲ技术
确定青杨天牛主要的嗅觉相关蛋白基因及其表达

谱情况，为基于嗅觉调控的环境友好型害虫防治新

技术的设计和开发提供依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
在吉林省白城市镇赉县采集到被青杨天牛危

害的青杨树枝，带回室内并在养虫笼中培养［温度：

（２７±１）℃，湿度：（７５±５）％，光—暗周期１６ｈ—
８ｈ］直到成虫羽化，并饲喂杨树侧枝和叶子。
１．２　试验方法
１．２．１　ＲＮＡ提取和 ｃＤＮＡ合成　在体式显微镜
下，使用ＤＥＰＣ处理过的镊子将羽化１０ｄ左右的青
杨天牛成虫触角剥离，共选取２０头成虫，分别包括
１０头雌虫和１０头雄虫。获取的组织在使用前需在
经ＤＥＰＣ处理过的１∶１的水和乙醇溶液中在冰上
保存。总ＲＮＡ的提取使用ＴＲＩｚｏｌ溶液将触角混匀，
提取后，在乙醇／异丙醇沉淀中加入３０μＬ去 ＲＮＡ
酶水。在提取结束后，整个 ＲＮＡ用 Ｎａｎｏ－Ｄｒｏｐ
２０００（ＴｈｅｒｍｏＦｉｓｈｅｒＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ，Ｗａｌｔｈａｍ，ＭＡ，ＵＳＡ）
和１％ 琼脂糖凝胶电泳检测。在紫外吸收值
２３０ｎｍ／２６０ｎｍ和２６０ｎｍ／２８０ｎｍ下检测 ＲＮＡ产
物的纯度，在２８ＳｒＲＮＡ条带证实了ＲＮＡ的完整性。
在ＲＴ－ＰＣＲ试验中从５头天牛个体中获得ＲＮＡ样
品。从雌性样品中得到共２０００ｎｇ的总 ＲＮＡ。因
此，相同数量的总ＲＮＡ被转化成ｃＤＮＡ，通过２０μＬ
体系，包括：４μＬ的 ｆｉｒｓｔ－ｓｔｒａｎｄｂｕｆｆｅｒ（２５０ｍｍｏｌ／Ｌ
ＴｒｉｓｐＨ值 ８．３、３７５ｍｍｏｌ／ＬＫＣｌ和 １５ｍｍｏｌ／Ｌ
ＭｇＣｌ２），１μＬ１０ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰｍｉｘ、１μＬＲＮａｓｅｏｕｔ、
１μＬＤＴＴ（０．１ｍｏｌ／Ｌ）、１μＬｏｌｉｇｏ－（ｄＴ）２０ｐｒｉｍｅｒ
（５０ μｍｏｌ／Ｌ）和 １ μＬ ＳｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔⅢ ｒｅｖｅｒｓｅ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔａｓｅ（２００ｕｎｉｔｓ／μＬ）（Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ，１５Ｃａｒｌｓｂａｄ，
ＣＡ，ＵＳＡ）。ｃＤＮＡ的合成在５０℃下进行４５ｍｉｎ后
在７０℃下进行１５ｍｉｎ。

１．２．２　ＲＮＡ测序、组装和功能注释　对于 ＲＮＡ测
序，总 ＲＮＡ样品用 Ｑｕｂｉｔ２．０（ＴｈｅｒｍｏＦｉｓｈｅｒ
Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ，Ｗａｌｔｈａｍ，ＭＡ，ＵＳＡ）和 Ａｇｉｌｅｎｔ２１００
Ｂｉｏａｎａｌｙｚｅｒ（ＡｇｉｌｅｎｔＴｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ，ＳａｎｔａＣｌａｒａ，ＣＡ，
ＵＳＡ）进行测序。高质量的ＲＮＡ被送到博瑞得科技
公司（中国杨凌）用于ｃＤＮＡ的建库和测序。ｍＲＮＡ
的纯化使用ｍａｇｎｅｔｉｃｏｌｉｇｏ（ｄＴ）ｂｅａｄｓ（中国北京全式
金）。ＲＮＡ序列库用 ＡＭＰｕｒｅＸＰｂｅａｄｋｉｔ的随机接
头引物来进行Ｉｌｌｕｍｉｎａ测序（ＢｅｃｋｍａｎＣｏｕｌｔｅｒ，Ｉｎｃ．，
Ｂｒｅａ，ＣＡ，ＵＳＡ）。触角 ｃＤＮＡ样品使用 ＡＭＰｕｒｅＸＰ
ｂｅａｄｓ（ＢｅｃｋｍａｎＣｏｕｌｔｅｒ，Ｉｎｃ．）进行纯化。短 ｃＤＮＡ
片段通过末端修复配适器进行扩增。合适长度的

片段利用 ＡｇｅｎｃｏｕｒｔＡＭＰｕｒｅＸＰｂｅａｄｓ（Ｂｅｃｋｍａｎ
Ｃｏｕｌｔｅｒ，Ｉｎｃ．）选择并通过ＰＣＲ进行扩增。测序通过
ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑＴＭ２５００进行。
１．２．３　青杨天牛嗅觉相关基因的鉴定　根据本研
究转录组测序的结果，与已鉴定出的包括云斑天

牛［８］、松褐天牛［９－１０］和光肩星天牛［１１］的嗅觉基因

序列进行比对分析，对青杨天牛嗅觉基因进行命名。

１．２．４　青杨天牛嗅觉相关基因ＲＴ－ＰＣＲ　收集不
同组织时选取触角２０对、头部（去除触角）１０个、胸
部１０个、腹部１０个、足和翅各３０对。选择青杨天
牛触角具有全长阅读框的同源基因，其中包括：２２
个ＯＢＰ、９个 ＣＳＰ、９个 ＯＲ、４个触角 ＩＲ（ＩＲ８ａ１、
ＩＲ８ａ２、ＩＲ２５ａ和ＩＲ７６ｂ）及它们的亚型进行ＲＴ－ＰＣＲ
分析。进行半定量 ＲＴ－ＰＣＲ的 ｃＤＮＡ样品制备同
上。为进行表达定量和半定量ＲＴ－ＰＣＲ试验，从雌
性天牛触角和其他器官提取的１μＬＤＮＡ酶处理后
的ｃＤＮＡ样品作为模板，以β－Ａｃｔｉｎ作为内参基因。

ＰＣＲ反应条件如下：９４℃预变性 １ｍｉｎ３０ｓ；
９４℃ 变性３０ｓ，５５℃退火３０ｓ，６８℃ 延伸３０ｓ，３２
个循环；最后６８℃ ７ｍｉｎ。１２μＬ的扩增产物检测
采用１％琼脂糖凝胶电泳检测。每个扩增产物至少
进行 ３次重复，采用 ＩｍａｇｅＪ１．６（ｈｔｔｐ：／／ｒｓｂ．ｉｎｆｏ．
ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｉｊ／）进行分析。

２　结果与分析

２．１　青杨天牛触角转录组生物信息学分析
２．１．１　转录组测序产量统计　由图１可知，测序产
生的 ｃｌｅａｎ碱基数为 １５．３５Ｇｂ。最终筛选得到
８７９８４条 ｕｎｉｇｅｎｅ。所有 ８７９８４条 ｕｎｉｇｅｎｅ平均长
度为 ４７１．４１ｂｐ，其中长度（１～２ｋｂ）有 ５６１２
ｕｎｉｇｅｎｅ，长度（＞２ｋｂ）有２４９２ｕｎｉｇｅｎｅｓ，长度超过

—４２— 江苏农业科学　２０２２年第５０卷第４期



１ｋｂ有８１０４ｕｎｉｇｅｎｅ，其中３６１４７ｕｎｉｇｅｎｅ与已知蛋
白基因匹配。

２．１．２　基因功能注释　由图２可知，ＧＯ分类结果，
１２９３２个成功进行 ＧＯ注释的 ｕｎｉｇｅｎｅ可以分成３
个类别：累积到生物学过程（ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｃｅｓｓ）不同
亚类的２６９４２个次，细胞组分（ｃｅｌｌｕｌａｒｃｏｍｐｏｎｅｎｔ）
不同亚类的１７７３５个次，归到分子功能（ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ｆｕｎｃｔｉｏｎ）不同亚类的１５９４４个次。在生物学过程类
别中，ｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ和 ｃｅｌｌｕｌａｒｐｒｏｃｅｓｓ基因数最
高，分别为８３４３个和６１７４个；细胞组分类别中，
ｃｅｌｌｐａｒｔ和ｃｅｌｌ是最高的２个亚类，分别是３９６３个
和 ３９６１个；而与触角基因表达相关的 ｃａｔａｌｙｔｉｃ
ａｃｔｉｖｉｔｙ和ｂｉｎｄｉｎｇ是分子功能类别中丰度最高的２
个亚类，分别为７２０３个和６２７０个。

　　由图３可知，青杨天牛触角ｕｎｉｇｅｎｅ按照同源基
因数据聚类（ＣＯＧ，ｃｌｕｓｔｅｒｓｏｆｏｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓｇｒｏｕｐｓ
ｄａｔａｂａｓｅｓ）功能注释，可分为 ２５个功能群。其中，注
释为一般功能预测类，复制、重组及修复类，翻译与

核糖体构建及合成生物源类的 ｕｎｉｇｅｎｅ个数最多，
分别为３０５１、１３４９、１２７９条；而注释为核酸结构
类、细胞外结构类、ＲＮＡ加工和修饰类的 ｕｎｉｇｅｎｅ最
少，分别为４、１９、８０条。

２．２　青杨天牛嗅觉相关基因的鉴定

由表１、表２可知，共鉴定出青杨天牛嗅觉基因

包括：４３个 ＯＢＰ、１５个 ＣＳＰ、５６个 ＯＲ和２４个 ＩＲ。
根据它们的长度、启动子密码子、终止密码子和蛋

白质结构，２２个 ＯＢＰ、９个 ＣＳＰ、４个 ＯＲ和２个 ＩＲ
具有全长的开放阅读框。

２．３　青杨天牛嗅觉相关基因的表达
由图 ４可知，ＲＴ－ＰＣＲ试验结果表明，虽然

ＳｐｏｐＯＢＰ３、 ＳｐｏｐＯＢＰ４、 ＳｐｏｐＯＢＰ６、 ＳｐｏｐＯＢＰ９、
ＳｐｏｐＯＢＰ１０、ＳｐｏｐＯＢＰ２３、ＳｐｏｐＯＢＰ２７、ＳｐｏｐＯＢＰ２９、
ＳｐｏｐＯＢＰ３３和 ＳｐｏｐＯＢＰ３８在非嗅觉组织中表达，
大量的嗅觉基因仍在触角特异性的表达。其中，
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ＳｐｏｐＩＲ７６ｂ、 ＳｐｏｐＯＲ２４、 ＳｐｏｐＯＢＰ３、 ＳｐｏｐＯＢＰ４、
ＳｐｏｐＯＢＰ６、ＳｐｏｐＯＢＰ１６、ＳｐｏｐＯＢＰ１７、ＳｐｏｐＯＢＰ１９、
ＳｐｏｐＯＢＰ２３、ＳｐｏｐＯＢＰ２４、ＳｐｏｐＯＢＰ３３、ＳｐｏｐＣＳＰ３、
ＳｐｏｐＣＳＰ４、ＳｐｏｐＣＳＰ５和 ＳｐｏｐＣＳＰ７在青杨天牛的触
角中高表达。

３　讨论与结论

本研究共鉴定出青杨天牛嗅觉基因主要包括：

４３个气味结合蛋白（ＯＢＰ）、１５个化学感受蛋白
（ＣＳＰ）、５６个嗅觉受体（ＯＲ）和 ２４个离子受体
（ＩＲ）。这些基因存在性别特异性，后续应进一步深
入研究。

与光肩星天牛的 ＯＲ相比较［１１］，由表２可知，
青杨天牛的ＯＲ数量相对较低，说明大量青杨天牛
的ＯＲ可能没有被鉴定出来。然而，青杨天牛的ＯＲ
数量明显高于松褐天牛，说明本研究中的测序深度

是足够的。此外，本研究鉴定出４３种青杨天牛的
ＯＢＰ，在光肩星天牛和松褐天牛分别鉴定出５１种和
５２种［１０－１１］，为以后进一步的嗅觉相关基因进化分

析提供了充足的数据。

　　大量的ＣＳＰ在非嗅觉组织中，表明ＣＳＰ的功能
是探测二氧化碳、幼虫的发育和足的再生［１２］。

ＳｐｏｐＯＢＰ２４在雌性触角中高表达，说明该基因与雌
虫的特异性行为有关，例如交配和产卵。Ｚｈａｎｇ等
研究表明，在一些种类的天牛中存在接触性性信息

素（ｃｏｎｔａｃｔｓｅｘｐｈｅｒｏｍｏｎｅ）［１３］，因此 ＳｐｏｐＯＢＰ２４值
得进一步深入研究。ＳｐｏｐＯＢＰ２３、ＳｐｏｐＣＳＰ３和
ＳｐｏｐＣＳＰ４在雄性触角中高表达。Ｌｅａｌ等发现一些
种类的天牛存在雄性信息素，但青杨天牛的性信息

素成分目前并不明确，有必要进一步对ＳｐｏｐＯＢＰ２３、

ＳｐｏｐＣＳＰ３和ＳｐｏｐＣＳＰ４的功能进行研究［１４］。

截至目前，对鞘翅目昆虫当中嗅觉感受蛋白的

研究国内外仅报道３０余个种［１１－１２，１５］，天牛科昆虫

中报道了８个种［１６－２１］，仅光肩星天牛和赤拟谷盗等

个别物种大部分嗅觉蛋白家族有系统报道，绝大多

数的物种仅研究了１个或几个蛋白家族甚至或仅报
道了个别嗅觉基因序列。由于序列和物种的数量

有限，不能对整个嗅觉蛋白家族进行进化分析，无

法将ＯＢＰｓ等进一步划分到各个亚型，鞘翅目作为
昆虫纲最大的一个目，未来有更多物种的嗅觉基因

采用分子生物学手段进行鉴定，这有利于促进整个

昆虫纲嗅觉蛋白的进化研究。另外，通过ＲＮＡ干涉
技术或基因敲除等手段观察昆虫行为也是未来需

要进一步拓展的方向。
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表１　一对一同源基因分类

青杨天牛

嗅觉基因
同源序列

青杨天牛

嗅觉基因
同源序列

青杨天牛

嗅觉基因
同源序列

青杨天牛

嗅觉基因
同源序列

青杨天牛

嗅觉基因
同源序列

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ７ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１３ Ｔｃａ＿ＯＢＰ１０ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１ Ａｇｌａ＿Ｏｒ３ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１７ Ａｇｌａ＿Ｏｒ３１ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１２ Ｍａｌ＿Ｏｒ８

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１ Ｍａｌ＿ＯＢＰ１７ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１３ Ｍａｌ＿ＯＢＰ１４ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１ Ａｇｌａ＿Ｏｒ４ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１７ Ｔｃａ＿Ｏｒ６４ Ｓｐｏ＿Ｉｒ８ａ．１ Ａｇｌ＿Ｉｒ８ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ４ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１４ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ４５ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１ Ａｇｌａ＿Ｏｒ５ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１８ Ａｇｌａ＿Ｏｒ５０＿１ Ｓｐｏ＿Ｉｒ８ａ．２ Ａｇｌ＿Ｉｒ８ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ３ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１４ Ｍａｌ＿ＯＢＰ１３ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１ Ａｇｌａ＿Ｏｒ６ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１８ Ａｇｌａ＿Ｏｒ５３ Ｓｐｏ＿Ｉｒ８ａ．１ Ｔｃａｓ＿Ｉｒ８ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ２ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１５ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ４６ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１ Ａｇｌａ＿Ｏｒ７ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１９ Ａｇｌａ＿Ｏｒ５０＿１ Ｓｐｏ＿Ｉｒ８ａ．２ Ｔｃａｓ＿Ｉｒ８ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ１ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１５ Ｔｃａ＿ＯＢＰ６ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２ Ａｇｌａ＿Ｏｒ９ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１９ Ａｇｌａ＿Ｏｒ５３ Ｓｐｏ＿Ｉｒ７５ｈ Ａｇｌ＿Ｉｒ７５ｈ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２ Ｍａｌ＿ＯＢＰ５ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１５ Ｍａｌ＿ＯＢＰ６ Ｓｐｏ＿Ｏｒ３ Ａｇｌａ＿Ｏｒ１０ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２０ Ａｇｌａ＿Ｏｒ４８ Ｓｐｏ＿Ｉｒ７５ｇ Ａｇｌ＿Ｉｒ７５ｇ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ３ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ６ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１６ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ４３ Ｓｐｏ＿Ｏｒ３ Ａｇｌａ＿Ｏｒ１１ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２０ Ａｇｌａ＿Ｏｒ４９ Ｓｐｏ＿Ｉｒ９３ａ．１ Ａｇｌ＿Ｉｒ９３ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ４ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ６ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１６ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ４４ Ｓｐｏ＿Ｏｒ４ Ａｇｌａ＿Ｏｒ８ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２０ Ａｇｌａ＿Ｏｒ５０ Ｓｐｏ＿Ｉｒ９３ａ．２ Ａｇｌ＿Ｉｒ９３ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ６ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ８ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１６ Ｍａｌ＿ＯＢＰ１５ Ｓｐｏ＿Ｏｒ５ Ａｇｌａ＿Ｏｒ８ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２０ Ａｇｌａ＿Ｏｒ５１ Ｓｐｏ＿Ｉｒ９３ａ．３ Ａｇｌ＿Ｉｒ９３ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ６ Ｍａｌ＿ＯＢＰ２ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１７ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ４１ Ｓｐｏ＿Ｏｒ４ Ｍａｌ＿Ｏｒ７ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２１ Ａｇｌａ＿Ｏｒ４４ Ｓｐｏ＿Ｉｒ９３ａ．１ Ｔｃａｓ＿Ｉｒ９３ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ３９ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ２８ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１７ Ｍａｌ＿ＯＢＰ３ Ｓｐｏ＿Ｏｒ５ Ｍａｌ＿Ｏｒ７ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２１ Ａｇｌａ＿Ｏｒ４５ Ｓｐｏ＿Ｉｒ９３ａ．２ Ｔｃａｓ＿Ｉｒ９３ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ８ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ１１ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ３５ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ２２ Ｓｐｏ＿Ｏｒ６ Ａｇｌａ＿Ｏｒ１２ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２１ Ａｇｌａ＿Ｏｒ４６ Ｓｐｏ＿Ｉｒ９３ａ．３ Ｔｃａｓ＿Ｉｒ９３ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ８ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ１２ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２０ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ４７ Ｓｐｏ＿Ｏｒ６ Ａｇｌａ＿Ｏｒ１３ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２１ Ａｇｌａ＿Ｏｒ４７ Ｓｐｏ＿Ｉｒ７５ Ａｇｌ＿Ｉｒ７５ｅ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ８ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ１３ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２１ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ４７ Ｓｐｏ＿Ｏｒ６ Ａｇｌａ＿Ｏｒ１４ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２２ Ａｇｌａ＿Ｏｒ３７ Ｓｐｏ＿Ｉｒ７５ Ａｇｌ＿Ｉｒ７５ｆ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ８ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ１４ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２０ Ｍａｌ＿ＯＢＰ４ Ｓｐｏ＿Ｏｒ６ Ａｇｌａ＿Ｏｒ１５ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２３ Ａｇｌａ＿Ｏｒ３７ Ｓｐｏ＿Ｉｒ７５ Ａｇｌ＿Ｉｒ７５ｂ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ８ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ１５ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２１ Ｍａｌ＿ＯＢＰ４ Ｓｐｏ＿Ｏｒ７ Ａｇｌａ＿Ｏｒ１２ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２４ Ｔｃａ＿Ｏｒ＿Ｏｄｒ１ Ｓｐｏ＿Ｉｒ７５ Ａｇｌ＿Ｉｒ７５ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ８ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ１６ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２２ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ４８ Ｓｐｏ＿Ｏｒ７ Ａｇｌａ＿Ｏｒ１３ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２４ Ｍａｌ＿Ｏｒ１ Ｓｐｏ＿Ｉｒ７５ Ｔｃａｓ＿Ｉｒ７５ｑ．２

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ８ Ｍａｌ＿ＯＢＰ９ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２２ Ｔｃａ＿ＯＢＰ２３ Ｓｐｏ＿Ｏｒ７ Ａｇｌａ＿Ｏｒ１４ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２５ Ａｇｌａ＿Ｏｒ５５ Ｓｐｏ＿Ｉｒ７５ Ｍａｌ＿Ｉｒ７

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ９ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ１１ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２２ Ｍａｌ＿ＯＢＰ１６ Ｓｐｏ＿Ｏｒ７ Ａｇｌａ＿Ｏｒ１５ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２６ Ａｇｌａ＿Ｏｒ５４ Ｓｐｏ＿Ｉｒ７５ Ｍａｌ＿Ｉｒ６

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ９ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ１２ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２３ Ｍａｌ＿ＯＢＰ１０ Ｓｐｏ＿Ｏｒ８ Ａｇｌａ＿Ｏｒ２８ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２６ Ｔｃａ＿Ｏｒ７３ Ｓｐｏ＿Ｉｒ２５ａ Ｔｃａｓ＿Ｉｒ２５ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ９ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ１３ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２３ Ｔｃａ＿ＯＢＰ２４ Ｓｐｏ＿Ｏｒ８ Ｔｃａ＿Ｏｒ＿Ｏｄｒ＿３ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２６ Ｔｃａ＿Ｏｒ１０２ Ｓｐｏ＿Ｉｒ２５ａ Ａｇｌ＿Ｉｒ２１ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ９ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ１４ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２４ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ３９ Ｓｐｏ＿Ｏｒ８ Ｔｃａ＿Ｏｒ６７ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２７ Ａｇｌａ＿Ｏｒ６２ Ｓｐｏ＿Ｉｒ２５ａ Ｍａｌ＿Ｉｒ２

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ９ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ１５ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２４ Ｔｃａ＿ＯＢＰ２２ Ｓｐｏ＿Ｏｒ８ Ｔｃａ＿Ｏｒ５８ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２７ Ａｇｌａ＿Ｏｒ６３ Ｓｐｏ＿Ｉｒ２５ａ Ｍａｌ＿Ｉｒ３

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ９ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ１６ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２４ Ｍａｌ＿ＯＢＰ１９ Ｓｐｏ＿Ｏｒ８ Ｔｃａ＿Ｏｒ６０ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２８ Ａｇｌａ＿Ｏｒ６６ Ｓｐｏ＿Ｉｒ２５ａ Ｍａｌ＿Ｉｒ５

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ９ Ｍａｌ＿ＯＢＰ９ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２５ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ３２ Ｓｐｏ＿Ｏｒ８ Ｔｃａ＿Ｏｒ６１ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２８ Ａｇｌａ＿Ｏｒ６８ Ｓｐｏ＿Ｉｒ２１ａ Ａｇｌ＿Ｉｒ２１ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１０ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ１１ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２５ Ｍａｌ＿ＯＢＰ２５ Ｓｐｏ＿Ｏｒ９ Ａｇｌａ＿Ｏｒ１８ Ｓｐｏ＿Ｏｒ２９ Ａｇｌａ＿Ｏｒ６５ Ｓｐｏ＿Ｉｒ２１ａ Ｔｃａｓ＿Ｉｒ２１ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１０ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ１２ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２６ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ４９ Ｓｐｏ＿Ｏｒ９ Ａｇｌａ＿Ｏｒ１９ Ｓｐｏ＿Ｏｒ３０ Ａｇｌａ＿Ｏｒ５９ Ｓｐｏ＿Ｉｒ７６ｂ Ａｇｌ＿Ｉｒ７６ｂ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１０ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ１３ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２７ Ｔｃａ＿ＯＢＰ１５ Ｓｐｏ＿Ｏｒ９ Ａｇｌａ＿Ｏｒ２０ Ｓｐｏ＿Ｏｒ３０ Ａｇｌａ＿Ｏｒ６０ Ｓｐｏ＿Ｉｒ７６ｂ Ｔｃａｓ＿Ｉｒ７６ｂ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１０ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ１４ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２８ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ４０ Ｓｐｏ＿Ｏｒ９ Ｍａｌ＿Ｏｒ５ Ｓｐｏ＿Ｏｒ３０ Ａｇｌａ＿Ｏｒ６１ Ｓｐｏ＿Ｉｒ７６ｂ Ｍａｌ＿Ｉｒ４

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１０ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ１５ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２９ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ５１ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１０ Ａｇｌａ＿Ｏｒ２１ Ｓｐｏ＿Ｏｒ３０ Ｍａｌ＿Ｏｒ２ Ｓｐｏ＿Ｉｒ４０ａ．１ Ａｇｌ＿Ｉｒ４０ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１０ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ１６ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ２９ Ｍａｌ＿ＯＢＰ２４ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１０ Ａｇｌａ＿Ｏｒ２４ Ｓｐｏ＿Ｏｒ３１ Ａｇｌａ＿Ｏｒ１０１ Ｓｐｏ＿Ｉｒ４０ａ．２ Ａｇｌ＿Ｉｒ４０ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１０ Ｍａｌ＿ＯＢＰ９ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ３０ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ５０ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１０ Ａｇｌａ＿Ｏｒ２５ Ｓｐｏ＿Ｏｒ３１ Ａｇｌａ＿Ｏｒ１０２ Ｓｐｏ＿Ｉｒ４０ａ．３ Ａｇｌ＿Ｉｒ４０ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ３７ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ２６ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ３０ Ｍａｌ＿ＯＢＰ２１ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１０ Ａｇｌａ＿Ｏｒ２６ Ｓｐｏ＿Ｏｒ３１ Ａｇｌａ＿Ｏｒ１０３ Ｓｐｏ＿Ｉｒ４０ａ．１ Ｔｃａｓ＿Ｉｒ４０ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ３８ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ２６ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ３１ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ２５ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１０ Ａｇｌａ＿Ｏｒ２７ Ｓｐｏ＿Ｏｒ３１ Ｍａｌ＿Ｏｒ３ Ｓｐｏ＿Ｉｒ４０ａ．２ Ｔｃａｓ＿Ｉｒ４０ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ３６ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ２７ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ３１ Ｍａｌ＿ＯＢＰ２０ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１３ Ａｇｌａ＿Ｏｒ３５ Ｓｐｏ＿Ｏｒ３４ Ｍａｌ＿Ｏｒ９ Ｓｐｏ＿Ｉｒ４０ａ．３ Ｔｃａｓ＿Ｉｒ４０ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１１ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ３１ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ３２ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ２３ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１３ Ａｇｌａ＿Ｏｒ３６ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１１ Ｍａｌ＿Ｏｒ９ Ｓｐｏ＿Ｉｒ６８ａ Ａｇｌ＿Ｉｒ６８ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１１ Ｔｃａ＿ＯＢＰ１１ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ３３ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ２４ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１４ Ａｇｌａ＿Ｏｒ３３ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１２ Ａｇｌａ＿Ｏｒ２９ Ｓｐｏ＿Ｉｒ６８ａ Ｔｃａｓ＿Ｉｒ６８ａ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１２ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ２９ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ３４ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ１９ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１５ Ａｇｌａ＿Ｏｒ３３ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１２ Ｔｃａ＿Ｏｒ＿Ｏｄｒ

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１２ Ｔｃａ＿ＯＢＰＣ２０ Ｓｐｏ＿ＯＢＰ３４ Ｍａｌ＿ＯＢＰ１８ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１６ Ａｇｌａ＿Ｏｒ３３ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１２ Ｔｃａ＿Ｏｒ６６

Ｓｐｏ＿ＯＢＰ１３ Ａｇｌａ＿ＯＢＰ３０ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１ Ａｇｌａ＿Ｏｒ２ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１７ Ａｇｌａ＿Ｏｒ３０ Ｓｐｏ＿Ｏｒ１２ Ｍａｌ＿Ｏｒ６
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表２　不同种类天牛嗅觉基因的数量

天牛
ＯＢＰ

气味结合蛋白

ＯＲ
嗅觉受体

ＩＲ
离子受体

青杨天牛 ４３ ５６ ２４

云斑天牛 ７ － －

光启星天牛 ５１ １２１ ６３

松褐天牛 ５２ １０ ８

ｐａｔｔｅｒｎｏｆｐｕｔａｔｉｖｅｏｄｏｒａｎｔｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＩｎｓｅｃｔ

Ｓｃｉｅｎｃｅ（Ｏｎｌｉｎｅ），２０１４，１４（１）：５７．

［９］ＬｉＮ，ＳｕｎＸ，ＷａｎｇＭＱ．Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐａｔｔｅｒｎａｎｄｌｉｇａｎｄｂｉｎｄｉｎｇ

ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓｏｆｏｄｏｒａｎｔ－ｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎ１３ｆｒｏｍＭｏｎｏｃｈａｍｕｓａｌｔｅｒｎａｔｅｓ

Ｈｏｐｅ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｐｐｌｉｅｄＥｎｔｏｍｏｌｏｇｙ，２０１７，１４１（９）：７５１－

７５７．　

［１０］ＷａｎｇＪ，ＬｉＤＺ，ＭｉｎＳＦ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｃｈｅｍｏｓｅｎｓｏｒｙｇｅｎｅ

ｆａｍｉｌｉｅｓｉｎｔｈｅＢｅｅｔｌｅＭｏｎｏｃｈａｍｕｓａｌｔｅｒｎａｔｕｓａｎｄｉｔｓｐａｒａｓｉｔｏｉｄ

Ｄａｓｔａｒｃｕｓ ｈｅｌｏｐｈｏｒｏｉｄｅｓ［Ｊ］． Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ａｎｄ

　　Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ（ＰａｒｔＤ，Ｇｅｎｏｍｉｃｓ＆Ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ），２０１４，１１：１－８．

［１１］ＭｉｔｃｈｅｌｌＲＦ，ＨｕｇｈｅｓＤＴ，ＬｕｅｔｊｅＣＷ，ｅｔａｌ．Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇａｎｄ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｉｎｇｏｄｏｒａｎｔｒｅｃｅｐｔｏｒｓｏｆｔｈｅｃｅｒａｍｂｙｃｉｄＢｅｅｔｌｅＭｅｇａｃｙｌｌｅｎｅ

ｃａｒｙａｅ［Ｊ］．ＩｎｓｅｃｔＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙａｎｄＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ，２０１２，４２

（７）：４９９－５０５．

［１２］ＺｈａｎｇＡ，ＯｌｉｖｅｒＪＥ，ＣｈａｕｈａｎＫ，ｅｔａｌ．Ｅｖｉｄｅｎｃｅｆｏｒｃｏｎｔａｃｔｓｅｘ

ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎｐｈｅｒｏｍｏｎｅｏｆｔｈｅＡｓｉａｎｌｏｎｇｈｏｒｎｅｄｂｅｅｔｌｅ，Ａｎｏｐｌｏｐｈｏｒａ

ｇｌａｂｒｉｐｅｎｎｉｓ（Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ：Ｃｅｒａｍｂｙｃｉｄａｅ）［Ｊ］．ＤｉｅＮａｔｕｒｗｉｓｓｅｎｓｃｈａｆｔｅｎ，

２００３，９０（９）：４１０－４１３．

［１３］ＬｅａｌＷＳ，ＳｈｉＸ，ＮａｋａｍｕｔａＫ，ｅｔａｌ．Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ，ｓｔｅｒｅｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，ａｎｄ

ｔｈｅｒｍａｌｉｓｏｍｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｍａｌｅｓｅｘｐｈｅｒｏｍｏｎｅｏｆｔｈｅｌｏｎｇｈｏｒｎ

ＢｅｅｔｌｅＡｎａｇｌｙｐｔｕｓｓｕｂｆａｓｃｉａｔｕｓ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌ

ＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，１９９５，９２（４）：

１０３８－１０４２．

［１４］谢翠琴，聂红毅，苏松坤．昆虫触角转录组研究进展［Ｊ］．应用

昆虫学报，２０１６，５３（６）：１１５７－１１６４．

［１５］詹文会，张苏芳，耿红卫，等．天牛嗅觉基因感受相关蛋白研究

进展［Ｊ］．河南农业科学，２０１８，４７（３）：１－６．

［１６］周　行，沈　杰．农业昆虫的功能基因组学研究：回顾与展望

［Ｊ］．环境昆虫学报，２０１７，３９（２）：２３９－２４８．

［１７］ＷａｎｇＪ，ＨｕＰ，ＧａｏＰ，ｅｔａｌ．Ａｎｔｅｎｎａｌｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓａｎｄ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐｒｏｆｉｌｅｓｏｆｏｌｆａｃｔｏｒｙｇｅｎｅｓｉｎＡｎｏｐｌｏｐｈｏｒａｃｈｉｎｅｎｓｉｓ［Ｊ］．

ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＲｅｐｏｒｔｓ，２０１７，７（１）：１５４７０．

［１８］ＰａｎｇＪＸ，ＺｅｎｇＸ，ＪｙＺ，ｅｔａｌ．Ｃｈｅｍｏｓｅｎｓｏｒｙｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅｐｒｏｔｅｉｎ

ｆａｍｉｌｉｅｓｉｎ ｔｈｅ ｃｏｆｆｅｅ ｗｈｉｔｅ ｓｔｅｍｂｏｒｅｒ，Ｘｙｌｏｔｒｅｃｈｕｓｑｕａｄｒｉｐｅｓ

（Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ：Ｃｅｒａｍｂｙｃｉｄａｅ）［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＥｎｔｏｍｏｌｏｇｙ，２０１８，

４７（４）：９６９－９８１．

［１９］吉帅帅，庄翔麟，刘乃勇．灭字脊虎天牛触角转录组中气味结合

蛋白基因的鉴定及表达谱分析［Ｊ］．四川农业大学学报，２０１８，３６

（２）：１９３－２０２．

［２０］ＬｉＨ，ＺｈａｎｇＧ，ＷａｎｇＭ．ＣｈｅｍｏｓｅｎｓｏｒｙｐｒｏｔｅｉｎｇｅｎｅｓｏｆＢａｔｏｃｅｒａ

ｈｏｒｓｆｉｅｌｄｉ（Ｈｏｐｅ）：Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐａｔｔｅｒｎ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ

ｏｆＡｐｐｌｉｅｄＥｎｔｏｍｏｌｏｇｙ，２０１２，１３６（１０）：７８１－７９２．

［２１］ＨｕＰ，ＷａｎｇＪ，ＣｕｉＭ，ｅｔａｌ．Ａｎｔｅｎｎａｌｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅ

ＡｓｉａｎｌｏｎｇｈｏｒｎｅｄｂｅｅｔｌｅＡｎｏｐｌｏｐｈｏｒａｇｌａｂｒｉｐｅｎｎｉｓ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ

Ｒｅｐｏｒｔｓ，２０１６，６：２６６５２．

—８２— 江苏农业科学　２０２２年第５０卷第４期


