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大蜡螟触角转录组及嗅觉相关基因分析* 
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摘  要  【目的】 大蜡螟 Galleria mellonella Linnaeus是世界范围内蜂群中普遍存在的害虫，给世界养蜂
业带来了巨大的危害。本研究旨在建立大蜡螟触角转录组数据库，挖掘大蜡螟嗅觉相关基因，为今后利用

嗅觉基因靶标防治大蜡螟提供分子生物学信息数据。【方法】 利用高通量测序平台（Illumina HiSeqTM 2500）
对大蜡螟触角进行转录组测序和组装，通过筛选转录组数据库，鉴定出嗅觉相关基因。【结果】 成功构建
了大蜡螟触角转录组，经序列拼接获得 188 278条 unigenes，平均长度为 781 bp，N50为 1 161 bp。使用
BLAST软件将大蜡螟触角 unigenes序列与 7大公共数据库比对，共注释到 108 047条 unigenes，其中 NR
数据库注释的 unigenes最多，为 78 746条，占 41.82%，且 NR注释的大蜡螟 unigenes中与家蚕 Bombyx mori
类似基因最多，为 18.4%。将 unigenes与 GO数据库比对发现，共有 69 794条 unigenes注释到 GO数据库
中，按照其所参与的生物过程、细胞组分和分子功能对其进行 GO 功能分类，共含有 55 个亚类，其中参
与结合和催化功能及代谢过程的 unigenes比例较大；KEGG 代谢途径分析表明，14 699 条 unigenes 形成
231条代谢通路，其中被注释在信号传导通路中的 unigenes最多，为 2 401条，占 16.33%。进一步基因注
释分析，鉴定得到 226个候选嗅觉相关基因，包括 52个气味结合蛋白（Odorant binding proteins，OBPs）
基因，36个化学感受蛋白（Chemosensory proteins，CSPs）基因，80个气味受体（Odorant receptors，ORs）
基因，56个离子型受体（Ionotropic receptors，IRs）基因和 2个感觉神经元膜蛋白（Sensory neuron membrane 
proteins，SNMPs）基因；通过比较雌、雄大蜡螟转录组鉴定出 114 个差异表达基因，包括 5 个嗅觉相关
基因（OBP8、OBP17、CSP3、CSP34和 OR15）；114个差异表达基因中，66个基因在雌蛾触角中高表达，
48 个基因在雄蛾触角中高表达。【结论】 本研究获得了大蜡螟触角转录组数据，并鉴定出候选嗅觉相关

基因，结果为进一步研究大蜡螟的基因功能及嗅觉感受机制奠定分子基础。 
关键词  大蜡螟；触角转录组；高通量测序；基因注释；嗅觉相关基因；差异表达基因 

Analysis of the antennal transcriptome and olfaction-related genes of 
the greater wax moth Galleria mellonella (Lepidoptera: Pyralidae) 
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Abstract  [Objectives]  The greater waxmoth (Galleria mellonella) is a ubiquitous pest of honeybee colonies and causes 

significant economic losses to the global apicultural industry. The objective of this study is to establish the antennal 
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transcriptome database of G. mellonella and explore olfaction-related gene data, which could provide information useful 

facilitating the prevention and control of G. mellonella using olfaction-related gene targeting. [Methods]  The antennal 

transcriptome of G. mellonella adults was sequenced using an Illumina HiSeqTM 2500 platform, analyzed bioinformatically and 

successfully assembled. [Results]  In total, 188 278 unigenes with a mean length of 781 bp and an N50 length of 1 161 bp 

were obtained. Of these unigenes, 108 047 unigenes were annotated using a BLAST search based on seven public databases. 

78 746 unigenes (41.82%) were annotated to the NR database. G. mellonella unigenes had the highest similarity (18.4%) to 

those of Bombyx mori. 69 794 unigenes were divided into 55 branches and three categories (biological processes, cellular 

components and molecular function) using Gene Ontology (GO), and many were found to be related to binding, catalytic 

activity and metabolic processes. In the KEGG database, 14 699 unigenes were assigned to 231 known metabolic pathways. 

Among these, 2 401 unigenes (16.33%) are involved in the signal transduction pathway. By further analyzing transcriptome 

data, 226 olfaction-related genes of G. mellonella including 52 odorant binding protein (OBP) genes, 36 chemosensory protein 

(CSP) genes, 80 odorant receptor (OR) genes, 56 ionotropic receptor (IR) genes and 2 sensory neuron membrane protein 

(SNMP) genes, were identified. After comparison of the transcriptome of male and female antennae, 114 differentially 

expressed genes (DEGs) including 5 olfaction-related genes (OBP8, OBP17, CSP3, CSP34 and OR15) were screened. Of these 

DEGs, 66 genes were highly expressed in the antennae of females and 48 in the antennae of males. [Conclusion]  This study 

acquired the antennal transcriptome data of G. mellonella and identified olfaction-related genes. The results provide a 

foundation for the further study of gene functions and the molecular mechanisms of olfactory reception in G. mellonella.  

Key words  Galleria mellonella; antennal transcriptome; high-throughput sequencing; gene annotation; olfaction-related 

genes; differentially expressed genes 

蜡螟属鳞翅目（Lepidoptera）螟蛾科（Pyralidae）
蜡螟亚科（Galleriinae）蜡螟属 Galleria 昆虫
（Kwadha et al.，2017），危害养蜂生产的蜡螟主
要有大蜡螟 Galleria mellonella和小蜡螟 Achroia 
grisella。大蜡螟幼虫以蜜蜂巢脾为食，容易在长
时间不清扫的蜂群和长时间存放不加以处理的

巢脾上滋生、钻蛀隧道、吐丝作茧，破坏巢脾、

蛀坏蜂具，在蜂群中造成蜜蜂的幼虫和蛹死亡，

出现“白头蛹”，扰乱蜜蜂在蜂群中的正常活动，

若不及时处理，整个蜂群会弃巢而逃（Ellis et al.，
2013）。大蜡螟是世界范围内普遍存在的害虫，
给世界养蜂业带来了巨大的危害（Kwadha et al.，
2017）。目前防治大蜡螟主要靠化学防治
（Svensson et al.，2014；Kwadha et al.，2017），
但是化学药物具有高残留、污染环境、专一性不

强等缺点，不适宜蜂场长效防控使用（Kwadha  
et al.，2017）。另外，大蜡螟由于其幼虫钻蛀习
性，不利于有效监测，给蜂群防治造成了极大阻

碍，因此迫切需要寻求新的防治大蜡螟的方法。 
嗅觉是昆虫取食、求偶、交配、寄主定位、

寻找产卵场所、躲避敌害等行为活动的基础，对

其种族的生存繁衍至关重要（Becher et al.，2012；

Zhang et al.，2015c）。对昆虫的嗅觉系统进行研
究进而对嗅觉发生过程进行干扰是防治害虫的

一条有效途径（胡颖颖等，2013）。近年来，有
关昆虫嗅觉基因及其功能的研究一直是人们关

注的热点（Liu et al.，2010；Silbering and Benton，
2010；Leal， 2013）。昆虫的嗅觉识别是一个非
常复杂的过程，大致包括两个主要步骤：（1）在
外周神经水平上，外周嗅觉系统对气味分子进行

筛选和接收，并在神经细胞中将化学信号转化为

电信号进行传导；（2）在中枢神经水平上，中枢
神经系统对电信号进行整合和加工，引起昆虫对

应的行为反应（Vogt and Riddiford，1981；
Kaissling，2009）。位于昆虫触角感器中的多种
蛋白参与这一过程，包括气味结合蛋白（Odorant 
binding proteins， OBPs），化 学感 受 蛋白
（Chemosensory proteins，CSPs）、气味受体
（Odorant receptors，ORs）、离子型受体（Ionotropic 
receptors，IRs）、神经元膜蛋白（Sensory neuron 
membrane proteins，SNMPs）等（Vogt and Riddiford，
1981；Clyne et al.，1999，2000；Benton et al.，
2007，2009；Pelosi et al.，2014），这些蛋白都
是未来害虫防治的潜在靶标。嗅觉系统在大蜡螟



6期 杨  爽等: 大蜡螟触角转录组及嗅觉相关基因分析 ·1281· 

 

 

寻偶、选择产卵场所等方面起着重要作用

（Kwadha et al., 2017），这一特性可用于大蜡螟
的监测、诱杀和迷向防治。因此，对大蜡螟嗅觉

相关基因进行深入研究很有必要，不仅可以从本

质上揭示大蜡螟的嗅觉行为反应，为研制出雌、

雄大蜡螟均有良好效果的引诱剂或趋避剂提供

理论依据，还可以拓宽大蜡螟综合防控的思路。 
RNA-Seq 是近年发展起来的基于新一代测

序技术进行转录组分析的技术，该技术在推动功

能基因组发展的同时，极大促进了非模式昆虫转

录组学方面的研究（张棋麟和袁明龙，2013）。
目前，该技术被成功的应用于多种昆虫，如鳞翅

目昆虫二化螟（Cao et al.，2014）、亚洲玉米螟
（Zhang et al.，2015a）、棉铃虫和烟草夜蛾
（Zhang et al.，2015b）、荔枝蒂蛀虫（孟翔等，
2016），鞘翅目昆虫松墨天牛（Wang et al.，2014）、
黄粉虫（Liu et al.，2015）、绿豆象（郑海霞等，
2018），膜翅目昆虫天牛肿腿蜂（Zhou et al.，
2015）、切叶蚁（Koch et al.，2013），双翅目昆
虫东方小实蝇（Zhao et al.，2016），脉翅目昆虫
中华草蛉（Li et al.，2015），直翅目昆虫大垫尖
翅蝗（金永玲等，2015），同翅目昆虫扶桑绵粉
蚧（胡俊杰等，2017），半翅目昆虫点蜂缘蝽（宋
月芹等，2017）等，筛选出昆虫中大量与嗅觉相
关的基因，为深入研究嗅觉相关基因功能奠定了

基础。本研究以大蜡螟触角转录组测序为基础，

对大蜡螟嗅觉相关基因进行了发掘、筛选，研究

结果可为今后大蜡螟的生物防治提供分子方面

的理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  供试虫源 

大蜡螟于山西农业大学动物科技学院养蜂

学实验室人工饲养所得。将刚交配后雌蛾分装于

1.5 mL的离心管中（顶端开孔），待其产卵后，
将同一批卵（约 1 000粒）转入已配好的人工饲
料中，置于温度为（30±1）℃、湿度为 60%±5%、
全黑暗环境的人工气候箱中饲养，待其羽化出房

后，取第 1 天雌、雄蛾各 300 头，用镊子将其

触角夹下，雌、雄触角各 3管，每管约 100头触
角，﹣80 ℃保存备用。 

1.2  样品 cDNA 文库构建与测序 

样品 RNA 的提取、质量检测、文库构建及
测序由北京诺禾致源科技股份有限公司协助完

成。取检测合格的 RNA样品各 1.5 μg，用带有
Oligo（dT）的磁珠富集测序样品中的 mRNA，
随后加入 fragmentation buffer 将 mRNA 打断成
短片段，以打断后的 mRNA 为模板，用六碱基
随机引物（Random hexamers）合成第一链
cDNA，然后加入缓冲液、 dNTPs、 DNA 
polymeraseⅠ和 RNase H合成二链 cDNA，再用
AMPure XP beads 纯化双链 cDNA。纯化双链
cDNA先进行末端修复、cDNA的 3末端加上碱
基“A”，并连接测序接头，再用 AMPure XP beads
进行片段大小选择。最后进行 PCR 扩增，并用
AMPure XP beads纯化 PCR产物，得到最终的文
库。文库构建完成后，先使用 Qubit 2.0 进行初
步定量，稀释文库至 1.5 ng/μL，随后使用 Agilent 
2100 对文库的 insert size 进行检测，insert size
符合预期后，使用 Q-PCR 对文库的有效浓度进
行准确定量（文库有效浓度2 nmolL-1），以保

证文库质量。最后将合成的 cDNA 样品在

Illumina HiSeqTM 2500测序平台上测序，测序深
度 10×。 

1.3  转录组的拼接组装与注释 

高通量测序得到的原始图像数据文件经

CASAVA碱基识别（Base calling）分析转化为原
始测序序列 raw reads，对 raw reads进行数据过
滤、处理：（1）去除带接头（Adapter）的 reads；
（2）去除 N（N 表示无法确定碱基信息）的比
例大于 0.1%的 reads；（3）去除低质量 reads
（Qphred≦20的碱基数占整个 reads的 50%以上
的 reads），得到 clean reads。采用 Trinity软件对
clean reads进行组装拼接（Grabherr et al.，2011），
以获得高质量的大蜡螟触角的 unigenes库。为使
转录结果更完整，本研究测序样品数据采用合并

组装方式，以利于后续分析。 
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使用 BLAST软件，将大蜡螟 unigenes序列
与 NCBI 蛋白数据库（NCBI non-redundant 
protein sequences, NR），NCBI核酸序列数据库
（NCBI non-redundant necleotide sequences, NT），
Swiss-Prot 数据库（A manually annotated and 
reviewed protein sequence database），基因本体论
（Gene ontology, GO），京都基因与基因组百科
全书（KEGG ortholog database, KO），蛋白家族
（ Protein family, Pfam）和直系同源基因簇
（ Clusters of orthologous groups of proteins, 
KOG/COG）七大数据库进行比对，获得 unigenes
的注释信息（郑海霞等，2018）。 

1.4  嗅觉相关基因的鉴定及序列分析 

参考之前对昆虫不同种类嗅觉蛋白的划分

报道（Cao et al.，2014），对大蜡螟嗅觉相关蛋
白进行分类，同时对蛋白序列中保守氨基酸的特

性、序列一致性进行分析。Classic OBPs具有 6
个保守的半胱氨酸 Cys，第 2个与第 3个 Cys之
间存在 3个氨基酸，第 5个和第 6个 Cys之间存
在 8 个氨基酸，通式是：C1-X15–39-C2-X3-C3- 

X21–44-C4-X7–12-C5-X8-C6 或者 C1-X20–66-C2-X3-C3- 
X21–43-C4-X8–14-C5-X8-C6。Minus-C OBPs 要比 
Classic OBP少两个 Cys，一般缺少 C2 和 C5；
Plus-C OBPs 含有 8 个保守的 Cys；CSP 只有 4
个保守的 Cys，其判定通式为：C1-X6–8-C2-X18-19- 
C3-X2-C4。 

1.5  差异表达基因分析 

为了比较嗅觉相关基因在雌、雄大蜡螟成虫

触角之间表达量的差异，利用 FPKM 值对基因

表达量进行评估（Li and Dewey，2011）；利用
DESeq 软件来筛选差异表达基因，筛选阈值为
padj  0.05（Anders and Huber，2010）。 

2  结果与分析 

2.1  大蜡螟触角转录组测序统计与数据组装 

本试验测序统计如表 1 所示，从测序得到
reads考察其碱基质量值（Quality score，Q-Score）
可以看出，雌、雄大蜡螟触角各 3个样品碱基质
量值超过 Q30 的碱基所占比例均高于 89%，说
明本次转录组测序质量良好，可信度高。 

 
表 1  大蜡螟触角转录组测序统计 

Table 1  Statistics of RNA-Seq of antennae in Galleria mellonella 

样品 
Sample 

原始读数 
Raw reads 

筛选后读数 
Clean reads 

总核酸数(G)
Clean bases 

Error 
(%) Q20(%) Q30(%) GC(%) 

C_1 40 713 720 39 655 732 5.95 0.02 97.30 93.07 41.60 

C_2 51 470 294 50 320 026 7.55 0.02 95.87 89.89 42.09 

C_3 43 438 618 42 286 760 6.34 0.02 97.27 92.98 41.37 

X_1 44 502 844 43 312 838 6.50 0.02 97.23 92.90 42.28 

X_2 43 207 642 42 083 112 6.31 0.02 97.33 93.14 42.04 

X_3 46 581 712 45 445 076 6.82 0.02 97.17 92.84 41.32 

C_1, C_2, C_3为大蜡螟雌蛾触角生物学重复样品编号；X_1, X_2, X_3为大蜡螟雄蛾触角生物学重复样品编号；Q20
和 Q30 ≧分别表示质量值 20 ≧和 30的碱基所占百分比。 
C_1, C_2, and C_3 indicate biological replicate samples of female G. mellonella; X_1, X_2, and X_3 indicate biological 
replicate samples of male G. mellonella; Q20 and Q30 indicate the percentages of bases with the quality value≧20 and ≧30, 
respectively. 

 
Illumina HiSeqTM2500 对测序文库进行双末

端上机测序后，从大蜡螟触角测得 raw reads数
269 914 830 条，其中雌、雄蛾触角分别含 
135 622 632条和 134 292 198条 raw reads，去除

带接头的 reads、无法确定碱基的 reads和低质量
的 reads，得到 clean reads数为 263 103 544条，
总 clean reads碱基数 39.47 Gb（NCBI GEO数据
库登录号：GSE107887），GC碱基占总碱基数的
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百分比为 41.78%（表 1）；clean reads经 Trinity
软件拼接组装后，得到 unigenes数为 188 278条，
平均长度为 781 bp，N50长度为 1 161 bp；拼接
出的 unigenes 与转录本长度分布显示，长度在
200-500 bp 的 unigenes 数为 107 679 条，占比
57.19%，长度大于 1 000 bp 的 unigenes 数为 
34 013条，占比 18.1%，组装完整性较好。 

2.2  unigene 功能注释 

组装完成后，利用 BLAST 软件将 unigenes
序列与 NR, NT, Swiss-Prot, GO, KO, Pfam 和
KOG 7 大数据库进行比对，获得 unigenes 的功
能注释（表 2）。BLAST参数 E-value不大于 10-5，

HMMER参数 E-value不大于 10-10。通过 BLAST
比对，最终获得 188 278 条有注释信息的
unigenes，其中 NR 数据库中注释到的 unigenes
数目最多，为 78 746 条，占 41.82%；KO 数据
库中注释到的 unigenes数目最少，为 14 699条，
占 7.8%。 
 

表 2  大蜡螟基因注释成功率统计 
Table 2  Successful annotation rate of  

genes of Galleria mellonella 

数据库 
Annotated 
database 

注释基因数量 
Number of  

annotated unigenes 

注释基因所占比例
Percentage of 

annotated unigenes
NR 78 746 41.82% 
NT 69 581 36.95% 
KO 14 699 7.8% 

Swiss-Prot 72 709 38.61% 
Pfam 69 018 36.65% 
GO 69 794 37.06% 

KOG 42 001 22.3% 
All 7 388 3.92% 

At least one 108 047 57.38% 
Total unigenes 188 278 100.00% 

 

根据 NR数据库注释结果，进一步对这些注
释的序列的同源物种进行统计，结果发现同源序

列主要来自家蚕 Bombyx mori、大红斑蝶 Danaus 
plexippus、小菜蛾 Plutella xylostella、藏羚羊
Pantholops hodgsonii、智人 Homo sapiens，类似
基因分别占 18.4%、9.2%、8.2%、8.0%、2.4%
（图 1）。 

此次测序共有 69 794条 unigenes注释到 GO
数据库中（图 2），按照其所参与的生物过程、
细胞组分和分子功能对其进行 GO功能分类，总
共含有 55 个亚类。结果表明，在参与的生物过
程（Biological process）本体中，参与细胞过程
（Cellular process）的 unigenes数量最多（38 872
条），代谢过程（Metabolic process）次之（36 716
条）；在细胞组分（Cellular component）本体中，
参与细胞（Cell）的 unigenes数量最多（19 815
条），其次是细胞部分（Cell part）为 19 814条；
在分子功能（Molecular function）本体中，参与
结合功能（Binding）和催化功能（Catalytic 
activity）的 unigenes 数量最多，分别为 35 705
条和 30 893条。 

 

 
 

图 1  NR 数据库中注释的大蜡螟触角 unigenes 
Fig. 1  Annotated unigenes in antennae of  

Galleria mellonella in NR database 
 

将大蜡螟转录组的 unigenes和 KOG数据库
进行比对，共 42 001条 unigenes在 KOG数据库
中得到注释，分为 26 类，其中注释最多的是 R
类（基本功能预测），含有 6 580 条；其余依次
是 T类（信号传导机制）5 600条；O类（翻译
后修饰、蛋白转运及蛋白伴侣）4 777条，J类（参
与翻译、核糖体结构及生物合成）3 464 条，C
类（能量生产与转换）2 690条，E类（氨基酸
运输与代谢）2 558 条，其它类别均低于 2 500
条，分布如图 3。 

结合 KEGG 数据库对大蜡螟的 unigenes 可
能参与或涉及的代谢途径进行分析，结果表明，
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14 699条 unigenes参与了 5大类代谢通路分支，
即细胞过程（A, Cellular processes），环境信息处

理（B, Environmental information processing），遗
传信息处理（C, Genetic information processing）， 

 
 

 

 
 

图 2  大蜡螟触角 unigenes GO 功能注释 
Fig. 2  Annotated unigenes in antennae of Galleria mellonella in GO database 
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图 3  大蜡螟触角 unigenes KOG 分类图 
Fig. 3  KOG classification of the annotated unigenes in antennae of Galleria mellonella 

 

 
 

图 4  大蜡螟触角 unigenes KEGG 分类图 
Fig. 4  KEGG classification of the annotated unigenes in antennae of Galleria mellonella 

A: 细胞过程；B: 环境信息处理；C: 遗传信息处理；D: 代谢；E: 有机系统。 
A: Cellular processes; B: Environmental information processing;  

C: Genetic information processing; D: Metabolism; E: Organismal systems. 
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代谢（D, Metabolism）和有机系统（E, Organismal 
systems），分布在 231个代谢通路中，其中被注
释在信号传导（Signal transduction）通路中的基
因最多有 2 401条（图 4），占全部被注释基因的
16.33%；其余注释较多的代谢通路依次是内分泌
系统（ Endocrine system） 1 495 条，翻译
（ Translation） 1 284 条，碳水化合物代谢
（Carbohydrate metabolism）1 226条，运输分解
代谢（Transport and catabolism）1 173条，氨基
酸代谢（Amino acid metabolism）1 079条，免疫
系统（Immune system）1 054条。 

2.3  嗅觉相关蛋白基因的鉴定与序列分析 

通过关键词搜索和注释基因分析，从大蜡螟

触角转录组数据中，鉴定出 226个候选嗅觉相关
基因，包括 52个气味结合蛋白、36个化学感受
蛋白、80个气味受体（包括 79个典型气味受体
基因和 1个非典型气味受体基因 OR2）、56个离
子型受体（包含共受体 IR8a和 IR25a）和 2个神
经元膜蛋白基因。 

序列分析结果显示，52个 OBPs中 35个具
有完整开放阅读框（ORF），它们的序列一致性
为 23.27%；其中 OBP1, OBP13, OBP21, OBP29
和 OBP40 含有 4 个保守的 Cys，属于 Minus-C 
OBPs；OBP13 和 OBP35 含有 5个 Cys，OBP5, 
OBP20, OBP32, OBP42, OBP44含有 7个 Cys；
剩余 24 个 OBPs 含有 6 个保守的 Cys，属于
Classic OBP（图 5）。36个 CSPs中 33个具有完
整 ORF，序列中均具有 4个保守的 Cys，序列一
致性为 39.43%（图 6）。获得的 2个 SNMPs，即
SNMP1和 SNMP2，它们的序列一致性为 25.88%
（图 7）。 

2.4  差异表达基因分析 

基于大蜡螟触角转录组测序 FPKM 值，我

们对雌、雄大蜡螟成虫触角嗅觉差异表达基因进

行了分析，共鉴定出 114 个差异表达基因
（DEGs），其中 66个基因在雌性触角中高表达，
48 个基因在雄性触角中高表达（图 8）；在 114
个 DEGs，鉴定出 5个嗅觉差异表达基因，包括

2 个 OBPs 基因（OBP8 和 OBP17）、2 个 CSPs
基因（CSP3和 CSP34）和 1个 OR基因（OR15）。 

3  讨论 

随着新一代高通量测序技术的发展，转录组

测序逐渐被运用于非模式昆虫的功能基因发掘

（Vogel et al.，2011），并趋向于解决有害生物防
治、近缘种遗传关系与进化等更加复杂的实际问

题（杨帆等，2014）。本研究利用 RNA-Seq技术
对大蜡螟的触角进行了转录组测序，共获得 
188 278 条高质量的 unigenes，所有样本的 Q30
碱基比例不低于 89.89%，N50长度为 1 161 bp，
表明本研究获得的测序数据质量良好。对

unigenes进行功能注释发现，108 047条 unigenes
成功注释，在 NR数据库中注释到的 unigenes最
多，为 78 746条，占 41.82%，这与大多数研究
结果相似（金永玲等，2015；孟翔等，2016）；
其中大蜡螟触角 unigenes 序列与鳞翅目昆虫家
蚕基因序列相似度最高，达 18.4%，与鳞翅目小
菜蛾基因序列相似度为 8.2%，表明大蜡螟触角
基因与鳞翅目昆虫基因功能相似。 

GO数据库的基因功能分类体系有助于全面
认识昆虫的基因和基因产物的属性，此次测序共

有 69 794条 unigene注释到 GO数据库中，按照
其所参与的生物过程、细胞组分和分子功能对其

进行 GO 功能分类，总共含有 55 个亚类，其中
参与细胞、代谢、催化和结合活性的基因功能注

释较多；KOG数据库比对结果显示，共 42 001
条 unigenes在 KOG数据库中得到功能注释，除
基本功能预测外，注释最多的是信号传导机制，

含有 5 600 条；结合 KEGG 数据库对大蜡螟的
unigenes可能参与或涉及的代谢途径进行分析，
结果表明，14 699条 unigenes参与了 5大类代谢
通路分支，分布在 231个代谢通路中，其中被注
释在信号传导通路中的基因最多，有 2 401条，
占全部被注释基因的 16.33%，充分说明了触角
在大蜡螟嗅觉识别行为活动中的重要性。 
通过基因功能注释，本研究从大蜡螟触角中

鉴定获得 226 个候选嗅觉相关基因，包括 52 个 
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图 5  大蜡螟 35 个气味结合蛋白的序列比对 
Fig. 5   Sequence alignment of thirty-five odorant binding proteins (OBPs) of Galleria mellonella 

阴影部分 C表示 6个保守的半胱氨酸残基。Shaded part C indicates six conserved cysteine residues. 
 

OBPs基因、36个 CSPs基因、80个 ORs基因、
56个 IRs基因和 2个 SNMPs基因。OBPs被认为
是参与嗅觉信号传导过程的第一类蛋白质（Cao 
et al.，2014），大多数昆虫 OBPs都属于 Classic 

OBPs 家族，具有 6 个保守的 Cys 位点，OBPs
保守的氨基酸基序是形成功能域的重要元素

（Vogt and Riddiford，1981）。本研究通过序列
比对及基因注释发现，大蜡螟 35 个全长 OBPs  
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图 6  大蜡螟 33 个化学感受蛋白的序列比对 
Fig. 6  Sequence alignment of thirty-three chemosensory proteins (CSPs) of Galleria mellonella 

阴影部分 C表示 4个保守的半胱氨酸残基。Shaded part C indicates four conserved cysteine residues. 

 
中仅有 24 个含有 6 个 Cys，表明大蜡螟 OBPs
种类和功能的多样性。目前，对于 OBPs功能的
假说和模式很多，然而，很少有实验能明确证实

OBPs 是否以及如何影响昆虫的生理和行为反
应，对于大蜡螟 OBPs的功能还有待进一步分析
验证。CSPs 在进化上高度保守，不同物种间序  
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图 7  大蜡螟两个神经元膜蛋白的序列比对 
Fig. 7  Sequence alignment of two sensory neuron membrane proteins (SNMPs) of Galleria mellonella 

 

 
 

图 8  雌、雄大蜡螟触角差异表达基因分析 
Fig. 8  Analysis of differential expression genes of 

female and male Galleria mellonella 

C代表雌性大蜡螟，X代表雄性大蜡螟。 
C represents female Galleria mellonella,  
X represents male Galleria mellonella. 

 

列相似性较高。本研究在大蜡螟触角转录组数据

中鉴定出 36个 CSPs，其中 33个具有完整 ORF，
序列中均含有 4个保守 Cys，并且存在明显的高
度保守结构域，说明这些 CSPs在不同昆虫中具
有相似的功能。SNMPs 是一种膜蛋白，在果蝇
中已被证实在性信息素的感受中必不可少（Benton 
et al.，2007）。最新研究表明，SNMP1参与了嗅
觉神经元对性信息素的识别过程，而 SNMP2没

有参与（Cao et al.，2014）。本研究从大蜡螟触
角转录组中鉴定获得 2 个 SNMPs，即 SNMP1
和SNMP2，它们的序列一致性为 25.88%，SNMPs
在大蜡螟中的发现可以为螟蛾科昆虫 SNMPs的
研究打开新的视野。 
自然界中的昆虫为了感知复杂的外界环境，

进化出庞大的受体蛋白群（Hansson and Stensmyr，
2011），如 ORs 和 IRs，它们确保嗅觉神经元反
应的特异性。昆虫气味受体分为两大类：即非典

型气味受体 Orco和传统气味受体 ORs，Orco可
加速 ORs 与气味分子间的相互作用，并能辅助
ORs 正确定位到嗅觉神经元树突膜上（Cao 
et al.，2014）。不同昆虫间 ORs同源性较低，在
昆虫中的数量差异较大（胡颖颖等，2013），本
文从大蜡螟触角中鉴定出 80 个 ORs，其数量相
对其它昆虫偏少，这可能与大蜡螟的栖境范围

窄、生存环境的信息化合物单一有关。IRs是近
年来发现的一种离子型谷氨酸受体（iGluR）类
蛋白家族，已证实参与化学感受（Cao et al.，
2014）。IRs比 ORs更古老，与 ORs不同的是，
在一个 IR 表达神经元中，两个或三个 IRs 总是
与离子型共受体 IR25a 和 IR8a 中的一个或两个
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共表达（Cao et al.，2014）。已有对昆虫 IRs的
研究表明，嗅觉神经上的 IRs起到了检测胺类、
酸类的作用（Kain et al.，2013）；最近研究报道，
有些在味觉神经上表达的少数 IRs参与了信息素
感知（Koh et al.，2014）。在大蜡螟转录组数据
中，我们筛选出 56个 IRs（包括 IR25a和 IR8a），
这些 IRs在大蜡螟嗅觉识别过程中的作用还有待
后续深入研究。 

通过比较雌、雄大蜡螟触角转录组分析发现

114 个差异表达基因，包括 5 个嗅觉相关基因
（OBP8、OBP17、CSP3、CSP34 和 OR15），
这些嗅觉差异表达基因在大蜡螟性信息素识别

过程中可能发挥着重要作用，可以作为潜在的干

扰大蜡螟嗅觉识别的靶标基因。 
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