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苹果蠹蛾气味结合蛋白基因 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 的
克隆及表达分析
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摘要: 【目的】通过克隆苹果蠹蛾气味结合蛋白 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因 ｃＤＮＡ 序列ꎬ分析其序列特征和表达谱ꎬ
旨在更好地了解 ＯＢＰ 基因在苹果蠹蛾生命活动过程中的作用ꎬ为该害虫的绿色防控提供理论支撑ꎮ 【方
法】采用 ＲＴ￣ＰＣＲ 法扩增苹果蠹蛾气味结合蛋白 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因 ｃＤＮＡ 序列ꎬ并使用生物信息学软件对

其核苷酸和氨基酸序列进行分析ꎻ基于 ｑＰＣＲ 技术分析 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因在苹果蠹蛾 ４ 龄幼虫不同组织

(头、血淋巴、表皮、脂肪体、中肠、马氏管和唾液腺)以及雌雄成虫不同末端组织(头、触角、下唇须、喙、足
和翅)中的表达情况ꎬ利用分子对接研究了 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 与 ３ 种保幼激素的结合能力ꎮ 【结果】苹果蠹蛾

气味结合蛋白 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因的开放阅读框长 ４５９ ｂｐꎬ共编码 １５２ 个氨基酸ꎬ等电点为 ６.３０ꎬ蛋白分子质量为 １６.２６４ ｋｕꎬＮ
末端具有 ２０ 个氨基酸组成的信号肽序列ꎬ蛋白质序列中具有 ６ 个保守的半胱氨酸残基ꎬ属于 Ｃｌａｓｓｉｃａｌ ＯＢＰꎮ 序列分析表

明ꎬＣｐｏｍＯＢＰ２０ 的氨基酸序列与小菜蛾 ＯＢＰ (ＸＰ＿０１１５５７１２３.１)的一致性最高ꎬ在亲缘关系上更加接近ꎮ ｑＰＣＲ 结果表明ꎬ
ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因在苹果蠹蛾 ４ 龄幼虫以及雌雄成虫不同组织中均有表达ꎬ其中在 ４ 龄幼虫的血淋巴中表达量最高ꎬ在雌雄

成虫表达量最高的分别是翅和足ꎬ其次是头部ꎮ 分子对接结果表明ꎬＣｐｏｍＯＢＰ２０ 与 ３ 种保幼激素均具有较好的结合能力ꎬ
可能参与保幼激素的结合与转运ꎮ 【结论】本研究明确了 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 的核苷酸和氨基酸序列的组成及编码蛋白的理化性

质ꎬ并推测 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 的作用可能不仅局限于嗅觉识别ꎬ在非嗅觉器官中也可能起着重要的生理作用ꎬ为今后更深入地探

究气味结合蛋白在苹果蠹蛾生命活动中的作用机理提供数据支撑ꎮ
关键词: 苹果蠹蛾ꎻ 气味结合蛋白ꎻ 基因克隆ꎻ 序列分析ꎻ 表达分析
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ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ＯＢＰｓ ｉｎ Ｃ. ｐｏｍｏｎｅｌｌａ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｃｙｄｉａ ｐｏｍｏｎｅｌｌａꎻ ｏｄｏｒａｎｔ ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎꎻ ｇｅｎｅ ｃｌｏｎｉｎｇꎻ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓꎻ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ

　 　 苹果蠹蛾 Ｃｙｄｉａ ｐｏｍｏｎｅｌｌａ (Ｌ.)ꎬ属鳞翅目 Ｌｅｐ￣
ｉｄｏｐｔｅｒａ 卷蛾科 Ｔｏｒｔｒｉｃｉｄａｅ 小卷蛾亚科 Ｏｌｅｔｈｒｅｕｔｉｎａｅ
小卷蛾属 Ｃｙｄｉａ 的钻蛀型入侵害虫ꎬ是全球仁果类

水果种植地区最重要的果树害虫之一ꎬ也是我国一

类进境检疫性有害生物ꎬ对全球水果种植业造成巨

大经济损失(周文等ꎬ２０１０)ꎮ 苹果蠹蛾寄主广泛ꎬ
包括苹果 Ｍａｌｕｓ ｐｕｍｉｌａ Ｍｉｌｌ.、梨 Ｐｙｒｕｓ ｓｐｐ、沙果 Ｍａ￣
ｌｕｓ ａｓｉａｔｉｃａ Ｎａｋａｉ、海棠 Ｍａｌｕｓ ｓｐｅｃｔａｂｉｌｉｓ (Ａｉｔ.)Ｂｏｒｋｈ
等 ３０ 余种水果(杨雪清ꎬ２０１４)ꎮ 该虫起源于欧亚

大陆ꎬ现广泛分布于世界六大洲几乎所有的苹果产

区(Ｗａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎮ 苹果蠹蛾在我国于 ２０ 世纪

５０ 年代在新疆首次被发现(张学祖ꎬ１９５７)ꎬ现已在

新疆、甘肃等地区严重发生ꎬ并逐步入侵扩大到 ９
个省 １８１ 个县(区、市)(农业农村部ꎬ２０２０)ꎬ已被列

为我国十大农作物虫害之一(农业农村部ꎬ２０２１)ꎮ
苹果蠹蛾具有隐蔽性ꎬ幼虫孵化后很快蛀入果实内

部ꎻ常年大量以及不合理使用化学农药(主要是有

机磷)已使苹果蠹蛾抗药性增强ꎬ并造成环境污染

和果品安全等问题(段辛乐等ꎬ２０１５ꎻ Ｗａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９ꎻ Ｗｅｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)ꎬ因此ꎬ亟需发展针对苹果蠹

蛾的绿色安全高效的防治方法ꎮ
气味结合蛋白(ｏｄｏｒａｎｔ ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎｓꎬ ＯＢＰｓ)

是昆虫外周嗅觉系统中重要的一类可溶性小分子

蛋白质ꎬ参与结合与转运环境信息化合物分子(杜
亚丽等ꎬ２０２０ꎻ 张玉等ꎬ２０１９)ꎬ外界气味分子通过

触角感器上的小孔进入淋巴液中ꎬ与水溶性的 ＯＢ￣

Ｐｓ 结合ꎬ形成气味结合蛋白－气味分子复合体ꎬ将
气味分子运送至位于嗅觉神经元树突膜上的气味

受体(ｏｄｏｒａｎｔ ｒｅｃｅｐｔｏｒｓꎬ ＯＲｓ)并使之激活ꎬ将信号

传递至中枢神经系统ꎬ引发昆虫相应的行为反应

(杜亚丽等ꎬ２０２０ꎻ 张玉等ꎬ２０１９)ꎮ 因此ꎬＯＢＰｓ 与

气味分子的结合是昆虫对环境信息化合物分子的

第一步识别ꎬ在昆虫定位寄主或寻找食物过程中发

挥重要作用ꎮ 最近的研究发现ꎬ一些 ＯＢＰｓ 除了在

昆虫嗅觉中发挥重要作用之外ꎬ在其他非嗅觉生理

活动中也能发挥重要功能ꎬ如:果蝇 Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ 的

ＯＢＰ５９ａ 在湿度感受中(Ｓｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)、三点苜蓿

盲蝽 Ａｄｅｌｐｈｏｃｏｒｉｓ ｆａｓｃｉａｔｉｃｏｌｌｉｓ Ｒｅｕｔｅｒ 的 ＡｆａｓＯＢＰ１１
在味觉中(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)、斜纹夜蛾 Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｌｉｔｕ￣
ｒａ Ｆａｂｒｉｃｉｕｓ 的 ＳｌＧＯＢＰ２ 在对化学农药毒死蜱抗性

中(Ｓｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)均发挥重要作用ꎮ Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ.
(２０１７)则发现埃及伊蚊 Ａｅｄｅｓ ａｅｇｙｐｔｉ (Ｌ.)的 ｍＪＨ￣
ＢＰ 可与保幼激素 ＪＨⅢ结合ꎮ

ＯＢＰｓ 的生理功能与其拓扑结构密切相关(张
雪等ꎬ２０２１)ꎮ ＯＢＰｓ 等受体与气味小分子等配体的

结合ꎬ主要通过氢键作用、疏水作用以及范德华力

等结合(Ｖｅｎｔｈｕｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)ꎬ因此ꎬ蛋白质的三维

结构将影响其与小分子化合物的结合能力( Ｌｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１９ａꎻ Ｐａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０ꎻ Ｔｉａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)ꎬ分子

对接是研究受体和配体三维结构上的结合关系ꎬ由
于其利用计算的方法能快速获得较为准确的结合

潜能ꎬ越来越多地被应用于研究 ＯＢＰｓ 与小分子化
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合物结合的生理功能(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎮ 此外ꎬＯＢＰｓ
在不同组织或不同发育阶段的表达量也与其生理

功能密切相关(张雪等ꎬ２０２１):在触角和头部高表

达的 ＯＢＰｓ 一般与寄主植物挥发物和性信息素识别

相关(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８ꎻ Ｗｅｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎻ在外生

殖器中高表达可能与性信息素的释放有关( Ｌｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０２０)ꎮ 鉴于 ＯＢＰｓ 对昆虫识别外界环境信息

化合物的重要性ꎬ已被发展为害虫防治的重要靶标

(Ｂｒｉｔｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０ꎻ Ｖｅｎｔｈｕｒ ＆ Ｚｈｏｕꎬ２０１８)ꎮ 因此ꎬ
研究 ＯＢＰｓ 的结构、进化和生理功能等有利于基于

ＯＢＰｓ 作为防控靶标的害虫防治技术的成功应用ꎮ
目前ꎬ国内外关于苹果蠹蛾气味结合蛋白的研

究报道相对较少ꎬ现有的研究集中在对苹果蠹蛾的

ＰＢＰｓ 和 ＧＯＢＰｓ 的鉴定ꎬ并对 ＰＢＰ１ 和 ＰＢＰ２ 进行

同源建模、配体竞争性结合实验以及配体预测ꎬ而
其他气味结合蛋白的序列、结构和功能尚不明确

(Ｇａｒｃｚｙｎｓｋｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３ꎻ Ｔｉａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎬ２０１６ꎻ
Ｔｉａｎ ＆ Ｚｈａｎｇꎬ２０１６)ꎮ 因此ꎬ研究苹果蠹蛾气味结

合蛋白的理化性质与结构对明确其生理功能和作

用机制显得尤为重要ꎮ Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ. (２０２１)从苹果

蠹蛾基因组中鉴定获得 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因ꎬ通过转

录组分析ꎬ发现其不仅在雌雄成虫头部ꎬ也在其他

非化学感受器官中高表达ꎮ 因此ꎬＣｐｏｍＯＢＰ２０ 可

能在多种生理活动中发挥重要功能ꎬ研究其多样性

的功能对于发展以 ＯＢＰｓ 为防控靶标的害虫防治技

术具有重要意义ꎮ 基于此ꎬ本研究对 ＣｐｏｍＯＢＰ２０
基因进行了克隆ꎬ并对其进行生物信息学分析ꎬ包
括三维结构预测和进化分析ꎬ通过实时荧光定量

ＰＣＲ 方法对其在 ４ 龄幼虫以及雌雄成虫不同组织

中的表达谱进行测定ꎬ通过分子对接研究了 Ｃｐｏ￣
ｍＯＢＰ２０ 与 ３ 种保幼激素的结合模式ꎬ旨在为进一

步研究苹果蠹蛾气味结合蛋白基因的生理功能提

供参考ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 供试昆虫

苹果蠹蛾原始种群于 ２０１３ 年 １１ 月在甘肃省

酒泉市果园采集获得ꎬ利用人工饲料在室内饲养至

第 ７０ 余代ꎮ 饲养温度(２５±１) ℃ꎬ相对湿度(７０±
５)％ꎬ光周期 １６Ｌ ∶ ８Ｄꎮ 选取 ４ 龄幼虫以及羽化 １
~３ ｄ 的活跃雌雄成虫ꎬ在体视显微镜下解剖并分

别收集 ４ 龄幼虫的不同组织(头、血淋巴、表皮、脂
肪体、中肠、马氏管和唾液腺)及雌雄成虫的不同末

端组织样品ꎬ包括头(５ 个)、触角(２５ 对ꎬ５０ 根)、下
唇须(６０ 对)、喙(６０ 对)、翅(２０ 头ꎬ４０ 对)、足(２０
头ꎬ１２０ 根)ꎬ每个样品 ３ 个重复ꎬ液氮冷冻并保存于

－８０ ℃低温冰箱中备用ꎮ
１.２　 供试试剂及仪器

试剂:ＲＮＡ 小量提取试剂盒、微量总 ＲＮＡ 提取

试剂盒、琼脂糖凝胶 ＤＮＡ 回收试剂盒为北京天漠

科技开发有限公司产品ꎻＨｉｆａｉｒ®Ⅲ １ｓｔ Ｓｔｒａｎｄ ｃＤＮＡ
Ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ＳｕｐｅｒＭｉｘ ｆｏｒ ｑＰＣＲ (ｇＤＮＡ ｄｉｇｅｓｔｅｒ ｐｌｕｓ)、
Ｈｉｅｆｆ® ｑＰＣＲ ＳＹＢＲ® Ｇｒｅｅｎ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ (Ｌｏｗ Ｒｏｘ)为
上海 翊 圣 生 物 科 技 有 限 公 司 产 品ꎻ 金 牌 Ｍｉｘ
(ｇｒｅｅｎ)、ｐＣｌｏｎｅ００７ Ｖｅｒｓａｔｉｌｅ Ｓｉｍｐｌｅ Ｖｅｃｔｏｒ Ｋｉｔ、Ｔｒｅ￣
ｌｉｅｆＴＭ５α Ｃｈｅｍｉｃａｌｌｙ Ｃｏｍｐｅｔｅｎｔ Ｃｅｌｌ 购自北京擎科

生物公司ꎻＴｒａｎｓ２Ｋ® ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ 为北京全式金生

物技术有限公司产品ꎮ
仪器: ＡＢＩ ７５００ 定量 ＰＣＲ 仪 (美国 Ｔｈｅｒｍｏ

Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司)ꎻ超微量紫外分光光度计

Ｎａｎｏ Ｐｈｏｔｏｍｅｔｅｒ Ｐ３３０ (Ｉｍｐｌｅｎꎬ Ｇｅｒｍａｎｙ)ꎮ
１.３　 总 ＲＮＡ 的提取与 ｃＤＮＡ 第 １ 链的合成

用 ＲＮＡ 小量提取试剂盒提取苹果蠹蛾雌雄成

虫总 ＲＮＡꎬ微量总 ＲＮＡ 提取试剂盒分别提取 ４ 龄

幼虫不同组织和雌雄成虫不同末端组织的总 ＲＮＡꎮ
利用 Ｎａｎｏ Ｐｈｏｔｏｍｅｔｅｒ Ｐ３３０ 紫外可见光分光光度计

检测 ＲＮＡ 样品的完整性及浓度ꎬ并用 １％琼脂糖凝

胶电泳检测总 ＲＮＡ 的质量ꎮ 使用 Ｈｉｆａｉｒ® Ⅲ １ｓｔ
Ｓｔｒａｎｄ ｃＤＮＡ Ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ＳｕｐｅｒＭｉｘ ｆｏｒ ｑＰＣＲ ( ｇＤＮＡ
ｄｉｇｅｓｔｅｒ ｐｌｕｓ)反转录试剂盒合成 ｃＤＮＡ 第 １ 链ꎬ于
－２０ ℃冰箱保存备用ꎬ剩余 ＲＮＡ 于－８０ ℃低温冰箱

保存ꎮ
１.４　 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因克隆和生物信息学分析

根据基因组中的 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因序列ꎬ使用

Ｖｅｃｔｏｒ ＮＴＩ Ａｄｖａｎｃｅ® １１. ５ 软件设计引物: Ｃｐｏ￣
ｍＯＢＰ２０￣Ｆ 引物序列 ５′￣ＴＧＡＴＴＧＴＣＡＴＴＧＴＧＡＡＧＴ￣
ＧＴＣＧＴ￣３′ꎻＣｐｏｍＯＢＰ２０￣Ｒ 引物序列 ５′￣ＴＴＣＴＧＧＴＧ￣
ＧＴＣＣＡＴＴＴＴＣＧＧＴ￣３′ꎻＣｐｏｍＯＢＰ２０￣ｑＦ 引物序列 ５′￣
ＴＧＧＡＣＡＡＣＴＣＡＧＧＡＧＣＡＧＴＡＴＣＡＧ￣３′ꎻ ＣｐｏｍＯＢＰ２０￣
ｑＲ 引 物 序 列 ５′￣ＴＴＴＣＡＣＣＡＴＴＣＡＣＴＴＴＣＴＣＧ￣
ＣＡＣＴＣ￣３′ꎻ ＥＦ￣１α￣Ｆ 引 物 序 列 ５′￣ＧＧＴＣＣＣＣＴＣ￣
ＣＡＡＧＣＣＴＣＴＧＴ￣３′ꎻ ＥＦ￣１α￣Ｒ 引 物 序 列 ５′￣ＣＴＣＧ￣
ＧＣＡＧＣＴＴＴＧＧＴＧＡＣＣＴ￣３′ꎮ 送至北京擎科新业生

物技术有限公司合成ꎮ
以 ＲＮＡ 小量提取试剂盒提取的雌雄成虫 ＲＮＡ
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样品经反转录得到的 ｃＤＮＡ 作为模板ꎬ加入 ＰＣＲ 引

物ꎬ扩增目的基因ꎮ ＰＣＲ 反应体系:Ｍｉｘ (ｇｒｅｅｎ) ２２
μＬꎬ正反向引物及 ｃＤＮＡ 模板各 １ μＬꎮ ＰＣＲ 反应程

序:９８ ℃预变性 ２ ｍｉｎ 后进入 ３５ 个循环(９８ ℃变性

１０ ｓꎬ５５ ℃退火 １５ ｓꎬ７２ ℃延伸 １５ ｓ)ꎬ之后 ７２ ℃终延

伸 ５ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 扩增产物用 １％琼脂糖凝胶电泳检

测ꎬ将胶回收的目的片段连接到 Ｔ 载体上ꎬ转化至大

肠杆菌 ＴｒｅｌｉｅｆＴＭ５α 感受态细胞ꎬ最后将鉴定的阳性

克隆的菌株送至北京擎科生物技术有限公司测序ꎮ
利用 ＥｘＰＡＳｙ Ｐｒｏｔｐａｒａｍ ( ｈｔｔｐｓ:∥ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ.

ｏｒｇ / ｐｒｏｔｐａｒａｍ / )在线软件预测 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 氨基酸

序列的蛋白分子质量、等电位点及其他理化特性ꎮ
利用在线网站 ＳＷＩＳＳ ＭＯＤＥＬ (ｈｔｔｐｓ:∥ｓｗｉｓｓｍｏｄｅｌ.
ｅｘｐａｓｙ.ｏｒｇ / )对 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因的氨基酸序列进行

同源建模以获得其三维结构ꎮ 将 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 的氨

基酸序列与其他 １６ 种鳞翅目昆虫:脐橙螟蛾 Ａｍｙｅ￣
ｌｏｉｓ ｔｒａｎｓｉｔｅｌｌａ (Ｗａｌｋｅｒ)、家蚕 Ｂｏｍｂｙｘ ｍｏｒｉ Ｌ.、帝王

蝶 Ｄａｎａｕｓ ｐｌｅｘｉｐｐｕｓ (Ｌ.)、棉铃虫 Ｈｅｌｉｃｏｖｅｒｐａ ａｒｍｉｇ￣
ｅｒａ (Ｈüｂｎｅｒ)、诗神袖蝶 Ｈｅｌｉｃｏｎｉｕｓ ｍｅｌｐｏｍｅｎｅ Ｌ.、庆
网蛱蝶 Ｍｅｌｉｔａｅａ ｃｉｎｘｉａ Ｌ.、烟草天蛾 Ｍａｎｄｕｃａ ｓｅｘｔａ
(Ｌ.)、黄凤蝶 Ｐａｐｉｌｉｏ ｍａｃｈａｏｎ Ｌ.、玉带凤蝶 Ｐａｐｉｌｉｏ
ｐｏｌｙｔｅｓ Ｌ.、菜粉蝶 Ｐｉｅｒｉｓ ｒａｐａｅ Ｌ.、柑橘凤蝶 Ｐａｐｉｌｉｏ
ｘｕｔｈｕｓ Ｌ.、小菜蛾 Ｐｌｕｔｅｌｌａ ｘｙｌｏｓｔｅｌｌａ Ｌ.、草地贪夜蛾

Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｆｒｕｇｉｐｅｒｄａ ( Ｊ. Ｅ. Ｓｍｉｔｈ)、斜纹夜蛾 Ｓｐｏ￣
ｄｏｐｔｅｒａ ｌｉｔｕｒａ ( Ｆａｂ.)、 粉 纹 夜 蛾 Ｔｒｉｃｈｏｐｌｕｓｉａ ｎｉ
(Ｈüｂｎｅｒ))和黑腹果蝇 Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ｍｅｌａｎｏｇａｓｔｅｒ 的基

因组蛋白质序列(均从 ＮＣＢＩ 下载获得)进行 Ｂｌａｓｔｐ
比对ꎬ参数设置为“￣ｅｖａｌｕｅ １ｅ￣５”ꎬ鉴定出这些物种

中与 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 属直系同源基因的氨基酸序列ꎮ
利用 ＭＡＦＦＴ ｖ７ 对 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 及其直系同源基因

氨基酸序列进行多重比对ꎬ比对后的序列利用

ＭＥＧＡ６ 软件中的最大似然法(ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ)
构建系统发育树ꎬｂｏｏｔｓｔｒａｐ 值设置为 １０００ꎮ
１.５　 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因在苹果蠹蛾 ４ 龄幼虫和雌

雄成虫组织中的表达谱

根据苹果蠹蛾气味结合蛋白编码基因的全长序

列设计 ｑＰＣＲ 引物ꎬ研究 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因在幼虫及

雌雄成虫不同组织中的表达情况ꎬ内参基因选择 ＥＦ￣
１αꎮ 以 １.３ 中合成的苹果蠹蛾 ４ 龄幼虫和雌雄成虫

各组织的 ｃＤＮＡ 第 １ 链为模板ꎬｑＰＣＲ 反应体系(２０
μＬ):Ｈｉｅｆｆ® ｑＰＣＲ ＳＹＢＲ® Ｇｒｅｅｎ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ( Ｌｏｗ
Ｒｏｘ) １０ μＬꎬ正反向引物(１０ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１)各 ０.４ μＬꎬ

ｃＤＮＡ 模板 １ μＬꎬ补充 ｄｄＨ２Ｏ 到 ２０ μＬ 混匀离心[试
剂盒为 Ｈｉｅｆｆ® ｑＰＣＲ ＳＹＢＲ® Ｇｒｅｅｎ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ (Ｌｏｗ
Ｒｏｘ)]ꎮ 扩增程序:９５ ℃ 预变性 ５ ｍｉｎꎻ９５ ℃变性 １０
ｓꎬ６０ ℃退火 /延伸 ３４ ｓꎬ共 ４０ 个循环ꎬ每个样品设 ３
个生物学重复和 ３ 个技术重复ꎮ
１.６　 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 与 ３ 种保幼激素的分子对接

从 ＰｕｂＣｈｅｍ ( ｈｔｔｐｓ:∥ ｐｕｂｃｈｅｍ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ.
ｇｏｖ / )中下载 ３ 种保幼激素(ＪＨⅠ、ＪＨⅡ和 ＪＨⅢ)的
三维结构文件ꎮ 利用 ＡｕｔｏＤｏｃｋ Ｖｉｎａ (Ｔｒｏｔｔ ａｎｄ Ｏｌ￣
ｓｏｎ ２０１０)对 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 和 ３ 种保幼激素进行分子

对接研究它们的结合能力ꎻ利用 ＰＬＩＰ (ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｌｉｇ￣
ａｎｄ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅｒ)(Ｓａｌｅｎｔｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)在线服

务器分析与 ３ 种保幼激素结合的关键氨基酸残基ꎻ
最后ꎬ 利用 Ｐｙｍｏｌ ( ＤｅＬａｎｏꎬ ２００２ ) 可视化 Ｃｐｏ￣
ｍＯＢＰ２０ 和 ３ 种保幼激素的结合模式ꎮ
１.７　 数据处理与分析

采用 ２－ΔΔｃｔ 法计算 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因在不同末

端组织中的相对表达量ꎬ利用 ＳＰＳＳ 软件中的 ＬＳＤ
法检验 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 在苹果蠹蛾成虫不同组织中表

达量的差异显著性ꎬ采用独立样本 ｔ 检验 ( ｉｎｄｅ￣
ｐｅｎｄｅｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ ｔ￣ｔｅｓｔ)检测 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 在雌雄成

虫同一组织中表达量的差异显著性(Ｐ<０.０５)ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因克隆和序列分析

利用 ＰＣＲ 扩增得到了 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因ꎬ该基

因片段大小符合预期结果(图 １Ａ)ꎮ ＣｐｏｍＯＢＰ２０
基因的全长 ｃＤＮＡ 序列包括一个 ４５９ ｂｐ 的开放阅

读框(ＯＲＦ)ꎬ共编码 １５２ 个氨基酸ꎬ在线预测到其

等电点为 ６.３０ꎬ蛋白分子质量为 １６.２６４ ｋｕꎬＮ 末端

具有 ２０ 个氨基酸组成的信号肽序列ꎬ且该蛋白质

序列中具有 ６ 个保守的半胱氨酸残基 (Ｃ１、Ｃ２、Ｃ３、
Ｃ４、Ｃ５ 和 Ｃ６)(图 １Ｂ)ꎬ属 Ｃｌａｓｓｉｃａｌ ＯＢＰｓ 亚家族ꎮ

ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 的 Ｎ 端疏水区包含由起始位置至

第 ２０ 位氨基酸组成的信号肽ꎬ符合分泌型蛋白的

特征ꎮ 将 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 的氨基酸序列提交至 ＳＷＩＳＳ
ＭＯＤＥＬ 网站ꎬ匹配到与其序列相似性大于 ３０％的

模板ꎬ并进行同源建模ꎬ结果表明ꎬＣｐｏｍＯＢＰ２０ 具

有 ６ 个 α￣螺旋ꎬ主要结构为 α 螺旋与无规则卷曲结

构ꎬ部分 α￣螺旋反向平行构成疏水的结合口袋ꎬ具
有保守的 ６ 个半胱氨酸残基且形成 ３ 个二硫键ꎬ以
起到稳定和支撑蛋白三维结构的作用(图 ２)ꎮ
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图 １　 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因 ｃＤＮＡ 克隆及序列分析
Ｆｉｇ.１　 Ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ａｎａｌｙｚｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｃＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ＣｐｏｍＯＢＰ２０ ｇｅｎｅ

Ａ:ＰＣＲ 扩增电泳图ꎻＢ:苹果蠹蛾 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 核苷酸序列及其推导氨基酸序列ꎻＭ:ＭａｒｋｅｒꎻＭＡＴ:雄虫触角ꎻＣｐＦ:苹果蠹蛾雌成虫ꎻ
ＣｐＭ:苹果蠹蛾雄成虫ꎻ保守位点上的半胱氨酸用红色方框表示ꎬ信号肽用横线表示ꎮ

Ａ: ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｔｏｇｒａｍꎻ Ｂ: Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ｄｅｄｕｃｅｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ＣｐｏｍＯＢＰ２０ ｆｒｏｍ Ｃ. ｐｏｍｏｎｅｌｌａꎻ
Ｍ: Ｍａｒｋｅｒꎻ ＭＡＴ: Ａｎｔｅｎｎａ ｏｆ ｍａｌｅ Ｃ. ｐｏｍｏｎｅｌｌａꎻ ＣｐＦ: Ｆｅｍａｌｅ ｏｆ Ｃ. ｐｏｍｏｎｅｌｌａꎻ ＣｐＭ: Ｍａｌｅ ｏｆ Ｃ. ｐｏｍｏｎｅｌｌａꎻ

Ｔｈｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｃｙｓｔｅｉｎｅｓ ａｒｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｉｎ ｒｅｄ ｂｏｘꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ｉｓ ｈｏｒｉｚｏｎｔａｌ￣ｌｉｎｅ.

图 ２　 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 的三级结构
Ｆｉｇ.２　 Ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＣｐｏｍＯＢＰ２０

２.２　 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 及其直系同源基因多序列比对

和系统发育分析

将 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 与其 １６ 个直系同源基因的氨

基酸序列进行多序列比对ꎬ并利用在线软件 ＥＳＰｒｉ￣
ｐｔ ３. ０ ( ｈｔｔｐ:∥ｅｓｐｒｉｐｔ. ｉｂｃｐ. ｆｒ / ＥＳＰｒｉｐｔ / ｃｇｉ￣ｂｉｎ / ＥＳ￣
Ｐｒｉｐｔ.ｃｇｉ)进行可视化分析ꎬ结果如图 ３ 所示ꎮ 所有

１７ 个 ＯＢＰｓ 均属于 Ｃｌａｓｓｉｃａｌ ＯＢＰｓ 亚家族ꎬ它们的

氨基酸序列中均具有 ６ 个保守的半胱氨酸ꎬ且符合

Ｃｌａｓｓｉｃａｌ ＯＢＰｓ 亚家族的半胱氨酸残基排列规则:
Ｃ１￣Ｘ２０￣６６￣Ｃ２￣Ｘ３￣Ｃ３￣Ｘ２１￣４３￣Ｃ４￣Ｘ８￣１４￣Ｃ５￣Ｘ８￣Ｃ６ꎬ
Ｃ２ 与 Ｃ３ 之间有 ３ 个氨基酸残基ꎬＣ５ 与 Ｃ６ 之间有

８ 个氨基酸残基ꎮ 多序列比对结果表明ꎬ Ｃｐｏ￣
ｍＯＢＰ２０ 与小菜蛾 ＸＰ＿０１１５５７１２３.１ 的氨基酸序列

一致性最高ꎬ为 ４１.７３％ꎬ表明它们之间在进化关系

上更加同源ꎬ但与其他直系同源基因的氨基酸序列

一致性较低ꎬ均小于 ４０％ ꎮ
将 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 与其 １６ 个直系同源基因构建

系统发育树ꎬ以黑腹果蝇的 ＮＰ＿５２３５０５.１ 作为外群

(图 ４)ꎮ 结果表明ꎬＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因与小菜蛾 ＸＰ＿
０１１５５７１２３.１ 基因聚在一起ꎬ说明它们之间的亲缘

关系最近ꎮ 而黑腹果蝇的 ＮＰ＿５２３５０５.１ 与其余 １６
个鳞翅目昆虫的 ＯＢＰｓ 亲缘关系较远ꎮ
２.３　 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 在苹果蠹蛾 ４ 龄幼虫不同组织

中的表达量

利用 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 检测 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因在苹果

蠹蛾 ４ 龄幼虫头部、血淋巴、表皮、脂肪体、中肠、马
氏管和唾液腺的表达情况 (图 ５Ａ)ꎮ 结果表明ꎬ
ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因在血淋巴中表达量最高ꎬ显著高

于在其他组织中的表达量ꎬ在表皮中表达量最低(Ｐ
<０.０５)ꎮ
２.４　 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 在苹果蠹蛾雌雄成虫不同末端

组织中的表达量

根据 ２－ΔΔｃｔ相对定量法ꎬ以雄成虫头中的表达

量为基准ꎬ研究 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因在苹果蠹蛾成虫

不同末端组织中的表达情况(图 ５Ｂ)ꎮ 结果显示ꎬ
ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 在雌雄成虫头、触角、下唇须、喙、翅和

足均有表达ꎬ且表达量各异:在雌成虫不同组织中

的表达量为翅>头>触角>足>下唇须>喙ꎻ在雄成虫

各组织中的表达量为足>下唇须>头>翅>触角>喙ꎮ
ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 在雌成虫头部和翅中的表达量显著高

于在雄成虫头部和翅中的表达量(Ｐ<０.０５)ꎬ而在雄

成虫足中的表达量显著高于雌成虫足中的表达量

(Ｐ<０.０５)ꎬ雌雄成虫之间在其他组织中的表达量差

异不显著(Ｐ>０.０５)ꎮ
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图 ３　 １７ 个物种 ＯＢＰｓ 的氨基酸序列的多重序列比对
Ｆｉｇ.３　 Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ＯＢＰｓ ｆｒｏｍ １７ ｓｐｅｃｉｅｓ

Ｃｐｏｍ:苹果蠹蛾ꎻＡｔｒａ:脐橙螟蛾ꎻＢｍｏｒ:家蚕ꎻＤｍｅｌ:黑腹果蝇ꎻＤｐｌｅ:帝王蝶ꎻＨａｒｍ:棉铃虫ꎻ Ｈｍｅｌ:诗神袖蝶ꎻＭｃｉｎ:庆网蛱蝶ꎻＭｓｅｘ:
烟草天蛾ꎻＰｍａｃ:黄凤蝶ꎻＰｐｏｌ:玉带凤蝶ꎻＰｒａｐ:菜粉蝶ꎻＰｘｕｔ:柑橘凤蝶ꎻＰｘｙｌ:小菜蛾ꎻＳｆｒｕ:草地贪夜蛾ꎻＳｌｉｔ:斜纹夜蛾ꎻＴｎｉ:粉纹夜蛾ꎮ
Ｃｐｏｍ: Ｃｙｄｉａ ｐｏｍｏｎｅｌｌａꎻ Ａｔｒａ: Ａｍｙｅｌｏｉｓ ｔｒａｎｓｉｔｅｌｌａꎻ Ｂｍｏｒ: Ｂｏｍｂｙｘ ｍｏｒｉꎻ Ｄｍｅｌ: Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ｍｅｌａｎｏｇａｓｔｅｒꎻ Ｄｐｌｅ: Ｄａｎａｕｓ ｐｌｅｘｉｐｐｕｓꎻ Ｈａｒｍ:
Ｈｅｌｉｃｏｖｅｒｐａ ａｒｍｉｇｅｒａꎻ Ｈｍｅｌ: Ｈｅｌｉｃｏｎｉｕｓ ｍｅｌｐｏｍｅｎｅꎻ Ｍｃｉｎ: Ｍｅｌｉｔａｅａ ｃｉｎｘｉａꎻ Ｍｓｅｘ: Ｍａｎｄｕｃａ ｓｅｘｔａꎻ Ｐｍａｃ: Ｐａｐｉｌｉｏ ｍａｃｈａｏｎꎻ Ｐｐｏｌ: Ｐａｐｉｌｉｏ

ｐｏｌｙｔｅｓꎻ Ｐｒａｐ: Ｐｉｅｒｉｓ ｒａｐａｅꎻ Ｐｘｕｔ: Ｐａｐｉｌｉｏ ｘｕｔｈｕｓꎻ Ｐｘｙｌ: Ｐｌｕｔｅｌｌａ ｘｙｌｏｓｔｅｌｌａꎻ Ｓｆｒｕ: Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｆｒｕｇｉｐｅｒｄａꎻ
Ｓｌｉｔ: Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｌｉｔｕｒａꎻ Ｔｎｉ: Ｔｒｉｃｈｏｐｌｕｓｉａ ｎｉ.

图 ４　 基于最大似然法的 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 与其直系同源基因系统发育分析
Ｆｉｇ.４　 Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ＣｐｏｍＯＢＰ２０ ａｎｄ ｉｔｓ ｏｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓ ＯＢＰ ｇｅｎｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ

２.５　 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 与保幼激素的分子对接

分子对接结果表明ꎬＣｐｏｍＯＢＰ２０ 与 ３ 种保幼激

素均具有较低的结合能ꎬ分别为－６.６、－６.３ｌ 和－６.５
ｋｃａｌ􀅰ｍｏｌ－１ꎮ 从 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 与 ３ 种配体结合模式

图(图 ６)可以看出ꎬ３ 种保幼激素均被包围在由疏

水性氨基酸组成的结合腔ꎮ 其中:ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 与

ＪＨⅠ 结合的关 键 氨 基 酸 分 别 是 苯 丙 氨 酸 １３
(ＰＨＥ１３Ａ)、 亮 氨 酸 ３４ ( ＬＥＵ３４Ａ )、 亮 氨 酸 ３７

(ＬＥＵ３７Ａ)、苯丙氨酸 ５３(ＰＨＥ５３Ａ)、异亮氨酸 ５８
(ＩＬＥ５８Ａ)、缬氨酸 ７７ ( ＶＡＬ７７Ａ)、苯丙氨酸 １１６
(ＰＨＥ１１６Ａ)和亮氨酸 １１９(ＬＥＵ１１９Ａ)ꎻ与 ＪＨⅡ和

ＪＨⅢ结合最好的关键氨基酸均为苯丙氨酸 １３
(ＰＨＥ１３Ａ)、苯丙氨酸 ５３(ＰＨＥ５３Ａ)、异亮氨酸 ５６
(ＩＬＥ５６Ａ)、 异亮氨酸 ５８ ( ＩＬＥ５８Ａ)、 缬 氨 酸 ７７
(ＶＡＬ７７Ａ)和亮氨酸 １１９ (ＬＥＵ１１９Ａ)ꎮ
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图 ５　 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 在苹果蠹蛾 ４ 龄幼虫(Ａ)和雌雄成虫(Ｂ)不同组织中的相对表达量
Ｆｉｇ.５　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＣｐｏｍＯＢＰ２０ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ ４ｔｈ ｉｎｓｔａｒ ｌａｒｖａｅ (Ａ) ａｎｄ ａｄｕｌｔｓ (Ｂ) ｏｆ Ｃ. ｐｏｍｏｎｅｌｌａ
ＨＤ:头ꎻＨＥ:血淋巴ꎻＩＮ:表皮ꎻＦＢ:脂肪体ꎻＭＧ:中肠ꎻＭＴ:马氏管ꎻＳＧ:唾液腺ꎮ ＡＴ:触角ꎻＬＰ:下唇须ꎻＢＫ:喙ꎻＷＧ:翅ꎻＬＧ:足ꎮ

图中数据为平均值±标准误ꎻ不同大写字母和小写字母分别表示不同组织间的表达量差异显著 (Ｐ<０.０５ꎬＬＳＤ 检验)ꎻ
∗表示雌雄成虫同一组织中的表达量差异显著 (Ｐ<０.０５ꎬｔ 检验)ꎮ

ＨＤ: Ｈｅａｄꎻ ＨＥ: Ｈｅｍｏｌｙｐｈꎻ ＩＮ: Ｉｎｔｅｇｕｍｅｎｔꎻ ＦＢ: Ｆａｔ ｂｏｄｙꎻ ＭＧ: Ｍｉｄｇｕｔꎻ ＭＴ: Ｍａｌｐｉｇｈｉａｎ ｔｕｂｕｌｅꎻ ＳＧ: Ｓａｌｉｖａｒｙ ｇｌａｎｄｓꎻ ＡＴ: Ａｎｔｅｎｎａｅꎻ ＬＰ:
Ｌａｂｉａｌ ｐａｌｐꎻ ＢＫ: Ｂｅａｋꎻ ＷＧ: Ｗｉｎｇꎻ ＬＧ: Ｌｅｇ. Ｄａｔａ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｇｕｒｅ ａｒｅ ｍｅａｎ ± ＳＥ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ａｎｄ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｅｒｍｉｎａｌ ｔｉｓｓｕｅｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ (Ｐ<０.０５ꎬ ＬＳＤ￣ｔｅｓｔ) . ∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ
ｉｎ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｔｉｓｓｕｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｆｅｍａｌｅ ａｎｄ ｍａｌｅ ａｄｕｌｔｓ (Ｐ<０.０５ꎬ ｔ￣ｔｅｓｔ) .

图 ６　 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 与 ３ 种保幼激素的分子对接模式
Ｆｉｇ.６　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｄｏｃｋｉｎｇ ｍｏｄｅ ｏｆ ＣｐｏｍＯＢＰ２０ ｗｉｔｈ ｔｈｒｅｅ ｊｕｖｅｎｉｌｅ ｈｏｒｍｏｎｅｓ (ＪＨｓ)

３　 讨论
本研究从苹果蠹蛾中克隆得到 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基

因序列ꎬ其开放阅读框长 ４５６ ｂｐꎬ编码 １５２ 个氨基

酸组成的多肽ꎬ预测的蛋白分子质量为 １６.２６４ ｋｕꎬ
等电点为 ６.３０ꎮ 序列比对发现ꎬＣｐｏｍＯＢＰ２０ 属于

ＯＢＰ 基因家族的 Ｃｌａｓｓｉｃａｌ ＯＢＰ 亚家族ꎬ在鳞翅目昆
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虫中 Ｃｌａｓｓｉｃａｌ ＯＢＰ 亚家族中基因数目最多ꎬ接近

ＯＢＰ 基因总数的一半(Ｖｏｇｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)ꎮ 昆虫的

ＯＢＰｓ 朝着产生更多半胱氨酸残基的方向进化ꎬ
Ｃｌａｓｓｉｃａｌ ＯＢＰｓ 多存在于进化较快的物种中ꎬ如鳞翅

目和双翅目ꎬ而鞘翅目和膜翅目中 Ｍｉｎｕｓ￣Ｃ ＯＢＰ 亚

家族中基因数目较多(Ｖｉｅｉｒａ ＆ Ｒｏｚａｓꎬ２０１１)ꎮ 研究

表明ꎬ大部分 Ｃｌａｓｓｉｃａｌ ＯＢＰｓ 主要功能为感受化学

信息 素 ( Ｄｉｐｐｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ )ꎬ 因 此ꎬ 推 测 Ｃｐｏ￣
ｍＯＢＰ２０ 参与苹果蠹蛾对环境信息素的识别ꎮ

多序列比对结果表明ꎬＣｐｏｍＯＢＰ２０ 与其直系

同源基因氨基酸序列中均有 ６ 个保守的半胱氨酸

位点ꎬ三维结构表明ꎬＣｐｏｍＯＢＰ２０ 与其他昆虫 Ｃｌａｓ￣
ｓｉｃａｌ ＯＢＰｓ 的三维结构相似ꎬ均具有 ６ 个 α￣螺旋ꎬ部
分 α￣螺旋构成疏水的结合口袋ꎬ６ 个保守的半胱氨

酸残基形成 ３ 个二硫键ꎬ以稳定和维持蛋白的三维

结构(Ｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８ꎻ Ｐａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)ꎮ 本研究将

ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 与其他 １６ 种鳞翅目昆虫中的直系同源

基因构建了系统发育树ꎬ以黑腹果蝇中 ＣｐｏｍＯＢＰ２０
的直系同源基因作为外群ꎬ结果表明ꎬ与苹果蠹蛾

ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 亲缘关系最近的是小菜蛾中的直系同

源 ＯＢＰ 基因(ＸＰ＿０１１５５７１２３.１)ꎬ而双翅目的黑腹

果蝇 ＯＢＰ 与之亲缘关系最远ꎬ这可能与物种亲缘

关系远近相关ꎮ
昆虫的 ＯＢＰｓ 基因在虫体组织中的表达谱在一

定程度上能够反映其功能(张雪等ꎬ ２０２１)ꎬ到目前

为止ꎬ对昆虫 ＯＢＰｓ 基因的功能研究主要集中在成

虫ꎬ表达量分析也均针对于成虫组织ꎬ鲜有报道

ＯＢＰｓ 基因在幼虫组织中的表达谱ꎬ然而昆虫 ＯＢＰｓ
对于幼虫寻找食物等生命活动也具有重要作用ꎬ如
小菜蛾 ＰｘｙｌＧＯＢＰ２ 基因在其幼虫寻找食物中发挥

重要作用(Ｚｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ
本研究对 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 在苹果蠹蛾 ４ 龄幼虫不

同组织以及雌雄成虫不同末端组织中的相对表达

量分别进行了比较分析ꎮ 结果表明ꎬＣｐｏｍＯＢＰ２０
在幼虫头部高表达ꎬ推测 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 可能参与幼

虫寻找食物等化学通讯交流ꎬ与小菜蛾 ＰｘｙｌＧＯＢＰ２
基因功能类似(Ｚｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)ꎻ然而ꎬＣｐｏｍＯＢＰ２０
在幼虫血淋巴中也高表达ꎬ推测 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 除了

在幼虫寻找食物中发挥重要作用ꎬ可能还具有其他

生理功能ꎬ如埃及伊蚊 Ａｅｄｅｓ ａｅｇｙｐｔｉ (Ｌ.)的 ＯＢＰ 家

族成员 ｍＪＨＢＰ 在其血淋巴中高表达ꎬ具有与保幼

激素结合的能力(Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎮ 本研究发现ꎬ

ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 与 ３ 种保幼激素均有较好的结合能力ꎬ
推测 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 可能也参与苹果蠹蛾对保幼激素

的结合与转运ꎮ 成虫组织表达谱表明ꎬＣｐｏｍＯＢＰ２０
基因在雌成虫翅和头部表达量最高ꎬ且均显著高于

雄成虫ꎬ然而ꎬＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因在雄成虫足部的表

达量显著高于其他组织和雌成虫ꎬ推测 ＣｐｏｍＯＢＰ２０
基因在苹果蠹蛾雌雄成虫中的生理功能可能存在

分化ꎮ 该结果与一些昆虫的 ＯＢＰｓ 基因表达谱类

似ꎬ如绿盲蝽 Ａｐｏｌｙｇｕｓ ｌｕｃｏｒｕｍ (Ｍｅｙｅｒ￣Ｄüｒ)的 Ａｌｕ￣
ｃＯＢＰ３、ＡｌｕｃＯＢＰ９ 和 ＡｌｕｃＯＢＰ１０ ３ 个基因(Ｊｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１３)ꎬ橘小实蝇 Ｂａｃｔｒｏｃｅｒａ ｄｏｒｓａｌｉｓ Ｈｅｎｄｅｌ 的 Ｂｄｏｒ￣
ＯＢＰ７ 基因(Ｚｈｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３)在足中表达量均显

著高于其他组织ꎻ绿盲蝽的 ＡｌｕｃＯＢＰ４ 基因在雌成

虫翅中的表达量显著高于其他组织(Ｈｕａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)ꎮ 然而ꎬ目前对于在足和翅中高表达的 ＯＢＰｓ
基因的功能尚缺乏研究ꎮ

综上ꎬ本研究结果表明ꎬＣｐｏｍＯＢＰ２０ 基因在苹

果蠹蛾生命活动中不仅参与对气味化合物的识别ꎬ
也可能具有其他重要生理功能ꎬ如结合转运保幼激

素等ꎬ具体功能尚待进一步研究ꎬ本文研究结果可

为苹果蠹蛾气味结合蛋白的功能研究提供参考ꎮ
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ｔｏｏｌ. ＣＣＰ４ Ｎｅｗｓｌｅｔｔｅｒ ｏｎ Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｃｒｙｓｔａｌｌｏｇｒａｐｈｙꎬ ４０: ８２－９２.

ＤＩＰＰＥＬ Ｓꎬ ＯＢＥＲＨＯＦＥＲ Ｇꎬ ＫＡＨＮＴ Ｊꎬ ＧＥＲＩＳＣＨＥＲ Ｌꎬ
ＯＰＩＴＺ Ｌꎬ ＳＣＨＡＣＨＴＮＥＲ Ｊꎬ ＳＴＡＮＫＥ Ｍꎬ ＳＣＨＵＴＺ Ｓꎬ
ＷＩＭＭＥＲ Ｅ Ａꎬ ＡＮＧＥＬＩ Ｓꎬ ２０１４. Ｔｉｓｓｕｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｔｒａｎｓｃｒｉｐ￣
ｔｏｍｉｃｓꎬ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｏｆ ｃｈｅｍｏ￣
ｓｅｎｓｏｒｙ ａｎｄ ｏｄｏｒａｎｔ ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｒｅｄ ｆｌｏｕｒ ｂｅｅｔｌｅ
Ｔｒｉｂｏｌｉｕｍ ｃａｓｔａｎｅｕｍ ｒｅｖｅａｌ ｓｕｂｇｒｏｕｐ ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｉｅｓ ｆｏｒ ｏｌｆａｃｔｉｏｎ
ｏｒ ｍｏｒｅ ｇｅｎｅｒａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ. ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ １５: １１４１.

ＧＡＲＣＺＹＮＳＫＩ Ｓ Ｆꎬ ＣＯＡＴＥＳ Ｂ Ｓꎬ ＵＮＲＵＨ Ｔ Ｒꎬ ＳＣＨＡＥＦ￣
ＦＥＲ Ｓꎬ ＪＩＷＡＮ Ｄꎬ ＫＯＥＰＫＥ Ｔꎬ ＤＨＩＮＧＲＡ Ａꎬ ２０１３. Ａｐ￣
ｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｙｄｉａ ｐｏｍｏｎｅｌｌａ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔａｇｓ: ｉｄｅｎ￣
ｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｇｅｎｅｒａｌ ｏｄｏｒａｎｔ ｂｉｎｄｉｎｇ
ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ ｃｏｄｌｉｎｇ ｍｏｔｈ. Ｉｎｓｅｃｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０(５): ５５９－５７４.

ＨＵＡ Ｊ Ｆꎬ ＺＨＡＮＧ Ｓꎬ ＣＵＩ Ｊ Ｊꎬ ＷＡＮＧ Ｄ Ｊꎬ ＷＡＮＧ Ｃ Ｙꎬ
ＬＵＯ Ｊ Ｙꎬ ＬＶ Ｌ Ｍꎬ ２０１２. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｂｉｎｄｉｎｇ ｃｈａｒａｃ￣
ｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｏｄｏｒａｎｔ ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ａｎｄ ｏｎｅ ｃｈｅｍｏ￣
ｓｅｎｓｏｒｙ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｒｏｍ Ａｐｏｌｙｇｕｓ ｌｕｃｏｒｕｍ (Ｍｅｙｅｒ￣Ｄｕｒ). Ｊｏｕｒ￣
ｎａｌ ｏｆ Ｃｈｅｍｉｃａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ３８(９): １１６３－１１７０.

ＨＵＡＮＧ Ｃꎬ ＺＨＡＮＧ Ｘꎬ ＨＥ Ｄ Ｆꎬ ＷＵ Ｑꎬ ＴＡＮＧ Ｒꎬ ＸＩＮＧ Ｌ
Ｓꎬ ＬＩＵ Ｗ Ｘꎬ ＷＡＮＧ Ｗ Ｋꎬ ＬＩＵ Ｂꎬ ＸＩ Ｙꎬ ＹＡＮＧ Ｎ Ｗꎬ
ＷＡＮ Ｆ Ｈꎬ ＱＩＡＮ Ｗ Ｑꎬ ２０２１. Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｇｅｎｏｍｉｃｓ ｐｒｏ￣
ｖｉｄｅ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｏｄｏｒａｎｔ ｂｉｎｄｉｎｇ
ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｃｙｄｉａ ｐｏｍｏｎｅｌｌａ. Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ １２:
６９０１８５.

ＨＵＡＮＧ Ｇ Ｚꎬ ＬＩＵ Ｊ Ｔꎬ ＺＨＯＵ Ｊ Ｊꎬ ＷＡＮＧ Ｑꎬ ＤＯＮＧ Ｊ Ｚꎬ
ＺＨＡＮＧ Ｙ Ｊꎬ ＬＩ Ｘ Ｃꎬ ＬＩ Ｊꎬ ＧＵ Ｓ Ｈꎬ ２０１８. Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｌ
ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ ｏｆ ｔｗｏ ｇｅｎｅｒａｌ ｏｄｏｒａｎｔ ｂｉｎｄｉｎｇ
ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ａｇｒｏｔｉｓ ｉｐｓｉｌｏｎ. Ｉｎｓｅｃｔ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ａｎｄ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ９８: ３４－４７.

ＪＩ Ｐꎬ ＧＵ Ｓ Ｈꎬ ＬＩＵ Ｊ Ｔꎬ ＺＨＵ Ｘ Ｑꎬ ＧＵＯ Ｙ Ｙꎬ ＺＨＯＵ Ｊ Ｊꎬ
ＺＨＡＮＧ Ｙ Ｊꎬ ２０１３. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅ ａ￣
ｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｏｄｏｒａｎｔ￣ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ａｐｏｌｙｇｕｓ ｌｕｃｏｒｕｍ
(Ｈｅｍｉｐｔｅｒａ: Ｍｉｒｉｄａｅ). Ａｐｐｌｉｅｄ Ｅｎｔｏｍｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｚｏｏｌｏｇｙꎬ ４８
(３): ３０１－３１１.

ＫＩＭ Ｉ Ｈꎬ ＰＨＡＭ Ｖꎬ ＪＡＢＬＯＮＫＡ Ｗꎬ ＧＯＯＤＭＡＮ Ｗ Ｇꎬ ＲＩ￣
ＢＥＩＲＯ Ｊ Ｍ Ｃꎬ ＡＮＤＥＲＳＥＮ Ｊ Ｆꎬ ２０１７. Ａ ｍｏｓｑｕｉｔｏ ｈｅｍｏ￣
ｌｙｍｐｈ ｏｄｏｒａｎｔ￣ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒ ｓｐｅｃｉｆｉｃａｌｌｙ
ｂｉｎｄｓ ｊｕｖｅｎｉｌｅ ｈｏｒｍｏｎｅ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ
２９２: １５３２９－１５３３９.

ＬＩ Ｒ Ｔꎬ ＨＵＡＮＧ Ｌ Ｑꎬ ＤＯＮＧ Ｊ Ｆꎬ ＷＡＮＧ Ｃ Ｚꎬ ２０２０. Ａ ｍｏｔｈ
ｏｄｏｒａｎｔ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｈｉｇｈｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｏｖｉｐｏｓｉｔｏｒ ｉｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ
ｉｎ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ ｈｏｓｔ￣ｐｌａｎｔ ｖｏｌａｔｉｌｅｓ. Ｅｌｉｆｅꎬ ９: ｅ５３７０６.

ＬＩ Ｔ Ｔꎬ ＬＩＵ Ｗ Ｃꎬ ＺＨＵ Ｊꎬ ＹＡＮＧ Ｙ Ｈꎬ ＭＡ Ｃꎬ ＬＵ Ｃꎬ
ＺＨＡＮＧ Ｋ Ｘꎬ ２０１９ａ. Ｃｒｙｓｔａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｌｉｇａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａ￣
ｔｉｏｎ ｏｆ ｏｄｏｒａｎｔ ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ４ ｉｎ ｔｈｅ ｎａｔｕｒａｌ ｐｒｅｄａｔｏｒ Ｃｈｒｙ￣
ｓｏｐａ ｐａｌｌｅｎｓ. Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｍａｃｒｏｍｏｌｅ￣
ｃｕｌｅｓꎬ １４１: １００４－１０１２.

ＬＩ Ｚ Ｂꎬ ＷＥＩ Ｙꎬ ＳＵＮ Ｌ Ｇꎬ ＡＮ Ｘ Ｋꎬ ＤＨＩＬＯＯ Ｋ Ｈꎬ ＷＡＮＧ
Ｑꎬ ＸＩＡＯ Ｙꎬ ＫＨＡＳＨＡＶＥＨ Ａꎬ ＧＵ Ｓ Ｈꎬ ＺＨＡＮＧ Ｙ Ｊꎬ
２０１９ｂ. Ｍｏｕｔｈｐａｒｔｓ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｏｄｏｒａｎｔ ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ Ａｆａ￣
ｓＯＢＰ１１ ｐｌａｙｓ ａ ｒｏｌｅ ｉｎ ｔｈｅ ｇｕｓｔａｔｏｒｙ ｐｅｒｃｅｐｔｉｏｎ ｏｆ Ａｄｅｌｐｈｏｃｏ￣
ｒｉｓ ｆａｓｃｉａｔｉｃｏｌｌｉｓ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｉｎｓｅｃｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ １１７: １０３９１５.

ＭＡ Ｌꎬ ＬＩ Ｚ Ｑꎬ ＺＨＡＮＧ Ｗ Ｎꎬ ＣＡＩ Ｘ Ｍꎬ ＬＵＯ Ｚ Ｘꎬ ＺＨＡＮＧ
Ｙ Ｊꎬ ＣＨＥＮ Ｚ Ｍꎬ ２０１８. Ｔｈｅ ｏｄｏｒａｎｔ ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ６ ｅｘ￣
ｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ ｓｅｎｓｉｌｌａ ｃｈａｅｔｉｃａ ｄｉｓｐｌａｙｓ ｐｒｅｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｂｉｎｄｉｎｇ ａｆ￣
ｆｉｎｉｔｙ ｔｏ ｈｏｓｔ ｐｌａｎｔｓ ｖｏｌａｔｉｌｅｓ ｉｎ Ｅｃｔｒｏｐｉｓ ｏｂｌｉｑｕａ. Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ
Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ９: ５３４.

ＰＡＮ Ｌ Ｎꎬ ＸＩＡＮＧ Ｗ Ｆꎬ ＳＵＮ Ｚ Ｙꎬ ＹＡＮＧ Ｙ Ｘꎬ ＨＡＮ Ｊ Ｙꎬ
ＷＡＮＧ Ｙ Ｈꎬ ＹＡＮ Ｃ Ｃꎬ ＬＩ Ｍꎬ ２０２０. ＣｃＯＢＰ２ ｐｌａｙｓ ａ ｃｒｕ￣
ｃｉａｌ ｒｏｌｅ ｉｎ ３￣ｃａｒｅｎｅ ｏｌｆａｃｔｏｒｙ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐａｒａｓｉｔｏｉｄ ｗａｓｐ
Ｃｈｏｕｉｏｉａ ｃｕｎｅａ. Ｉｎｓｅｃｔ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ａｎｄ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ
１１７: １０３２８６.

ＳＡＬＥＮＴＩＮ Ｓꎬ ＳＣＨＲＥＩＢＥＲ Ｓꎬ ＨＡＵＰＴ Ｖ Ｊꎬ ＡＤＡＳＭＥ Ｍ Ｆꎬ
ＳＣＨＲＯＥＤＥＲ Ｍꎬ ２０１５. ＰＬＩＰ: ｆｕｌｌｙ ａｕｔｏｍａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｌｉｇａｎｄ
ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅｒ. Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ４３: ４４３－４４７.

ＳＵＮ Ｊ Ｓꎬ ＬＡＲＴＥＲ Ｎ Ｋꎬ ＣＨＡＨＤＡ Ｊ Ｓꎬ ＲＩＯＵＸ Ｄꎬ ＧＵ￣
ＭＡＳＴＥ Ａꎬ ＣＡＲＬＳＯＮ Ｊ Ｒꎬ ２０１８. Ｈｕｍｉｄｉｔｙ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｄｅ￣
ｐｅｎｄｓ ｏｎ ｔｈｅ ｓｍａｌｌ ｓｏｌｕｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｏｂｐ５９ａ ｉｎ Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ.
Ｅｌｉｆｅꎬ ７: ｅ３９２４９.

ＳＵＮ Ｚ Ｘꎬ ＷＡＮＧ Ｒ Ｍꎬ ＤＵ Ｙ Ｆꎬ ＧＡＯ Ｂ Ｙꎬ ＧＵＩ Ｆ Ｒꎬ ＬＵ Ｋꎬ
２０２１. Ｏｌｆａｃｔｏｒｙ ｐｅｒｃｅｐｔｉｏｎ ｏｆ ｈｅｒｂｉｃｉｄｅ ｂｕｔａｃｈｌｏｒ ｂｙ ＧＯＢＰ２
ｅｌｉｃｉｔｓ ｅｃｄｙｓｏｎｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｄｅｔｏｘｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｅｎｚｙｍｅ ｒｅ￣
ｓｐｏｎｓｉｂｌｅ ｆｏｒ ｃｈｌｏｒｐｙｒｉｆｏｓ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎ Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｌｉｔｕｒａ. Ｅｎ￣
ｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎꎬ ２８５: １１７４０９.

ＴＩＡＮ Ｚꎬ ＬＩ Ｙꎬ ＺＨＯＵ Ｔꎬ ＹＥ Ｘꎬ ＬＩ Ｒꎬ ＬＩＵ Ｊꎬ ２０２０. Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
ｄｙｎａｍｉｃｓ ｒｅｖｅａｌ ｋｅｙ ｒｅｓｉｄｕｅｓ ｅｓｓｅｎｔｉａｌ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｅｎｓｅ ｏｆ １￣ｄｏ￣
ｄｅｃａｎｏｌ ｂｙ Ｃｙｄｉａ ｐｏｍｏｎｅｌｌａ ｐｈｅｒｏｍｏｎｅ ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ２
(ＣｐｏｍＰＢＰ２). Ｐｅｓｔ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ７６(１１): ３６６７ －

３６７５.
ＴＩＡＮ Ｚꎬ ＬＩＵ Ｊ Ｙꎬ ＺＨＡＮＧ Ｙ Ｌꎬ ２０１６. Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ
Ｃｙｄｉａ ｐｏｍｏｎｅｌｌａ ｐｈｅｒｏｍｏｎｅ ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ２ ｍｅｄｉａｔｅｄ ｐｒｅ￣
ｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｔｅｎｔｉａｌｌｙ ａｃｔｉｖｅ ｓｅｍｉｏｃｈｅｍｉｃａｌｓ. Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅ￣
ｐｏｒｔｓꎬ ６: ２２３３６.

ＶＥＮＴＨＵＲ Ｈꎬ ＭＵＴＩＳ Ａꎬ ＺＨＯＵ Ｊ Ｊꎬ ＱＵＩＲＯＺ Ａꎬ ２０１４. Ｌｉｇ￣
ａｎｄ ｂｉｎｄｉｎｇ ａｎｄ ｈｏｍｏｌｏｇｙ ｍｏｄｅｌｌｉｎｇ ｏｆ ｉｎｓｅｃｔ ｏｄｏｒａｎｔ￣ｂｉｎｄ￣

􀅰５２􀅰　 第 １ 期 和东风等: 苹果蠹蛾气味结合蛋白基因 ＣｐｏｍＯＢＰ２０ 的克隆及表达分析
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