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管纹艳虎天牛 UDP-葡萄糖基转移酶基因的 
鉴定及表达特征分析* 
王政全**  尹宁娜  赵  宁  刘乃勇*** 

（西南林业大学，云南省森林灾害预警与控制重点实验室，昆明 650224） 

摘  要  【目的】 昆虫 UDP-葡萄糖基转移酶（UGT）在其内源性和外源性有毒化合物的解毒代谢过程

中起着重要作用，但在管纹艳虎天牛 Rhaphuma horsfieldi 中 UGT 基因的研究尚属空白。【方法】 采用转

录组学、生物信息学、进化和表达谱分析、蛋白同源建模等技术研究了管纹艳虎天牛的 UGT 基因家族。

【结果】 从管纹艳虎天牛转录组中一共鉴定到 36 个 RhorUGTs 基因，其中 17 个具有全长序列。鞘翅目

不同种间 UGT 基因数量的比较表明，管纹艳虎天牛具有中等数量的 UGT 基因。进化分析结果表明，

RhorUGTs 分布在 10 个亚家族中，其中 UGT352 亚家族为天牛科昆虫所特有，且该亚家族中

RhorUGT2/7/10/16/18/27 可能通过基因的复制产生。表达谱结果表明，大部分 RhorUGTs 基因在检测的所

有组织中均有表达，部分基因呈现触角或跗节特异或高表达的特点，暗示它们具有嗅觉或触觉等功能。三

级结构分析发现，RhorUGT17 的 α3、α4、β4 和 β5 主要参与 UDP-葡萄糖的结合。【结论】 本研究明确了

管纹艳虎天牛 UGT 基因的数量、序列特征、进化关系及组织表达特征，研究结果为该种天牛解毒代谢机

制的阐明奠定基础。 
关键词  管纹艳虎天牛；UDP-葡萄糖基转移酶；进化分析；表达谱；同源建模 

Identification and expression characterization of 
UDP-glucosyltransferase genes in Rhaphuma horsfieldi 

WANG Zheng-Quan**  YIN Ning-Na  ZHAO Ning   LIU Nai-Yong*** 
(Key Laboratory of Forest Disaster Warning and Control of Yunnan Province, Southwest Forestry University, Kunming 650224, China) 

Abstract  [Objectives]  UDP-glucosyltransferase (UGT) in insects is of particular importance for the detoxification of 

endogenous and exogenous toxic compounds. However, no information about RhorUGT genes of Rhaphuma horsfieldi is 

available. [Methods]  In this study, we characterized the UGT gene family from R. horsfieldi using transcriptomics, 

bioinformatics, phylogenic and expression profiling analyses, and homology modeling approaches. [Results]  Based on the 

transcriptomic data, totally 36 RhorUGT genes were identified from this beetle, 17 of which were full-length sequences. A 

comparative study on UGT gene numbers among different coleopteran species revealed that R. horsfieldi harbored a medium 

UGT number. Phylogenetic analysis indicated that RhorUGTs were clustered into ten sub-families, with a cerambycid-specific 

one of UGT352. Notably, these members formed by RhorUGT2/7/10/16/18/27 from UGT352 were possibly derived from gene 

duplications. Expression profiles showed that most of RhorUGTs were detected in tested tissues and some were specifically or 

highly expressed in antennae or tarsi, suggesting their diverse functions including olfaction and touch. Results by 

three-dimensional structures showed that α3, α4, β4 and β5 of RhorUGT17 were mainly involved in the binding of 

UDP-glucose. [Conclusion]  This study has identified the numbers, sequence characteristics, phylogenic relationships and 

tissue expression characteristics of R. horsfieldi UGTs, and thus provides reference data for addressing the detoxification 

mechanisms of this beetle. 
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管纹艳虎天牛Rhaphuma horsfieldi是隶属于

鞘翅目 Coleoptera 天牛科 Cerambycidae 艳虎天

牛属 Rhaphuma 的一种重要蛀干害虫，主要为害

香须树 Albizia odoratissima、木姜子属 Litsea、
合欢属 Albizia、胡桃属 Juglans 等树木。该种害

虫在国内主要分布于四川和云南，国外主要分布

在印度、缅甸、越南和老挝等地区（云南省林业

厅和中国科学院动物研究所，1987）。管纹艳虎

天牛主要以幼虫钻蛀到树干木质部进行为害，直

至化蛹；每年 5-7 月份，蛹羽化为成虫，随即进

行交配和产卵（尹宁娜等，2019）。目前，针对

管纹艳虎天牛尚未有可行且有效的防治措施。 
UDP- 葡 萄 糖 基 转 移 酶 （ UDP- 

glycosyltransferase，UGT）是一类广泛存在于脊

椎动物、昆虫、植物、真菌以及细菌中的多功能

超家族酶（Mackenzie et al.，1997；Meech and 
Mackenzie，1997；Bock，2016）。昆虫的 UGT
主要由一个可变的 N 端和一个高度保守的 C 端

组成，在 N 端通常具有 20 个氨基酸左右的信号

肽序列，其主要负责结合糖苷配基；C 端具有参

与 UDP-葡萄糖结合的两个供体结合域、多个关

键氨基酸位点、一个跨膜区域和一个胞内尾区

（Meech and Mackenzie，1997；黄飞飞等，2009；
Ahn et al.，2012；Wang et al.，2018）。与植物

UGT 作为胞质蛋白不同（Osmani et al.，2009），
昆虫 UGT 是一种特异性的膜结合蛋白，位于内

质网膜上，其蛋白质的主体部分镶嵌在内质网腔

内，使得 UGT 的纯化较为困难（娄琳琳，2014；
张书恒，2016）。 

昆虫 UGT 基因具有多样性的组织和发育表

达特征，暗示其功能的多样性。家蚕 Bombyx mori
（Huang et al.，2008；Ahn et al.，2012）和黑腹

果蝇 Drosophila melanogaster（Ahn et al.，2012；
Younus et al.，2014）的 UGT 基因在成虫和幼虫

的不同组织中均有表达。此外，研究表明昆虫的

部分 UGT 基因具有触角特异或高表达的特点，

说明其在昆虫的嗅觉感受中具有重要作用。在黑

腹果蝇中，4 个 UGT 基因（DmelUGT35a、

UGT35b、UGT36Bc 和 UGT86Da）在成虫触角

高表达（Wang et al.，1999；Younus et al.，2014）；
类似的结果在家蚕（Huang et al.，2008）、二点

委夜蛾 Athesis lepigone（Zhang et al.，2017）和

小菜蛾 Plutella xylostella（He et al.，2017）等鳞

翅目昆虫中也有发现。值得注意的是，海灰翅夜

蛾 Spodoptera littoralis 在分别经性信息素、植物

气 味 和 杀 虫 剂 处 理 后 ， 其 触 角 高 表 达 的

SlitUGT40R3 和 SlitUGT46A6 基因的表达水平显

著上调，暗示它们在其嗅觉感受和杀虫剂降解方

面具有重要作用（Bozzolan et al.，2014）。在同

属的甜菜夜蛾 S. exigua 中，脂肪体中多个

SexiUGTs 基因的表达呈现杀虫剂依赖性（Hu 
et al.，2019）。在鞘翅目昆虫中，暗黑鳃金龟

Holotrichia parallela 的 HparUGTs 基因在包括触

角在内的多个组织中有表达（Wang et al.，2018）；
采用 RNAi 技术证实马铃薯甲虫 Leptinotarsa 
decemlineata 对吡虫啉的抗性与 LdecUGT2 基因

有关（Kaplanoglu et al.，2017）。 
管纹艳虎天牛是一种重要的蛀干害虫，

Wickham 等（2014）采用 10 种已知的天牛性信

息素作为诱芯在云南林间进行诱捕试验，发现

2,3-Hexanediol 和(2R*,3R*)-2,3-Octanediol 能够

诱捕到大量管纹艳虎天牛。截至目前，针对该种

害虫的研究主要集中在外部形态特征及感器类

型的描述（蒋书南等，1985；尹宁娜等，2019），
其与寄主互作或自身生理特性的研究仍属空白。

本研究基于测序的转录组数据，采用生物信息

学、转录组学、进化分析和蛋白同源建模等方法

研究了管纹艳虎天牛中参与有毒化合物降解的

重要解毒酶：UGT。研究结果不仅可以明确管纹

艳虎天牛中参与化合物解毒代谢的 UGT 基因，

还可为该种天牛的防治提供理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  供试昆虫 

管纹艳虎天牛采自云南省楚雄州大姚县三
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台乡（N26°00′01.6″，E101°04′04.7″），海拔 
1 999 m。在野外采集带有天牛产卵刻痕的受害

核桃木段至实验室内，木段两端用海绵包裹，并

使海绵始终处于湿润状态，以保持受害核桃木段

水分。待翌年成虫羽化后，分开收集雌雄成虫触

角、跗节和不含触角和跗节的身体，液氮速冻后

存于﹣80 ℃用于转录组测序。 

1.2  实验方法 

1.2.1  总 RNA 的提取  采用 TRIzol 试剂盒

（Ambion, Life Technologies, Carlsbad, CA）提取

管纹艳虎天牛各组织总 RNA，具体操作步骤见

TRIzol 试剂盒说明书。提取的总 RNA 用焦炭酸

二乙酯（Diethyl pyrocarbonate，DEPC）水溶解

后，取 2 μL 用 NanoDrop 1000 分光光度计

（Thermo Fisher Scientific, San Jose, CA）测定

RNA 浓度和质量。每个组织样品取至少 2 μg 送

至北京诺禾致源科技股份有限公司进行转录组

测序，每个样品测序 2 次重复。 
1.2.2  UGT 基因的鉴定和比较  基于测序的管

纹艳虎天牛转录组数据，采用 BLAST 同源搜索

的方法鉴定其 UGT 基因。首先，从 NCBI
（National Center for Biotechnology Information）
数据库及已发表文献中收集赤拟谷盗 Tribolium 
castaneum 、 光 肩 星 天 牛 Anoplophora 
glabripennis、马铃薯甲虫等鞘翅目昆虫的 UGT
蛋白序列。其次，将已测序的转录组导入 BioEdit
软件中，采用 BLAST 同源搜索的方法鉴定候选

的 RhorUGTs 基因。然后，将已鉴定的所有 UGT
基因在 NCBI NR 蛋白序列数据库（ Non- 
redundant protein sequence database ）中进行

BLAST 比对验证，进一步确定候选的 RhorUGTs
基因是否属于 UGT 基因家族。 

基于已发表的鞘翅目昆虫的 UGT 基因，收

集并比较鞘翅目昆虫 UGT 不同亚家族间基因数

量及其差异，其中鞘翅目昆虫 UGT 不同亚家族

根据赤拟谷盗的 UGT 进行划分（Ahn et al.，
2012）。 
1.2.3  UGT 基因的表达水平分析  以拼接得到

的转录组作为参考序列，采用 Bowtie 软件将测

序获得的 Clean reads 比对到 Unigenes 数据库，

使用 RSEM 软件得到每个样品比对到每个基因

上的 Read count 数目，并对其进行 FPKM
（Fragments Per Kilobase of transcript sequence 
per Millions base pairs sequenced）值转换，据此

分析 RhorUGTs 基因的表达水平（Trapnell et al.，
2010）。根据转录组中 RhorUGTs 基因的编号，

在 FPKM 值数据表格中找到对应的基因和该基

因在同一组织中 2 次重复的 FPKM 值，然后用 2
次重复的 FPKM 平均值绘制不同 RhorUGTs 基因

的 HeatMap 表达谱。 
1.2.4  UGT 基因的序列及进化分析   利用

NCBI 上的 Open reading frame finder（ORF 
finder）预测 RhorUGTs 的开放阅读框（https:// 
www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder/）。理论等电点

（ Isoelectric point，pI）和分子量（Molecular 
weight ， Mw ）由在 线工 具 Compute pI/Mw
（https://web.expasy.org/compute_pi/）计算。采

用 SignalP 4.1 Server 在线软件预测 UGT 的信号

肽（Petersen et al.，2011）。采用 NetNGlyc 1.0 
Server 在线软件（http://www.cbs.dtu.dk/services/ 
netnglyc/ ） 预 测 UGT 的 N- 糖 基 化 位 点

（N-glycosylation predicted sites，NPS）。UGT 序

列间的氨基酸一致性用 GeneDoc 进行计算。用

MAFFT v7.388 进行 UGT 的氨基酸多序列比对

（Katoh and Standley，2013）。在进化树分析中，

选取光肩星天牛、中欧山松大小蠹 Dendroctonus 
ponderosae、赤拟谷盗和管纹艳虎天牛的 UGT
序 列 ， 利 用 PhyML 3.0 软 件 最 大 似 然 法

（ Maximum-likelihood method ） 构 建 进 化 树

（Guindon et al.，2010）。 
1.2.5  RhorUGT17 蛋白的同源建模  首先，选

取 具 有 完 整 O R F 的 1 7 个 R h o r U G T s
（RhorUGT1-17），采用 ClustalW2 进行序列比对

后截取 RhorUGTs 的 C 端保守区域（Larkin et al.，
2007），采用GeneDoc分别计算它们与人类 Homo 
sapiens HsapUGT2B7 序列的氨基酸一致性；然

后，以 HsapUGT2B7 蛋白的晶体结构（PDB：

2O6L）（Miley et al.，2007）为模板，选取一致

性最高的 RhorUGT17 构建其三级结构。蛋白三

级结构同源构建采用 MODELLER 9v7 软件进行 
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（Sali and Blundell，1993），三级结构编辑和可

视化采用 PyMOL 软件（https://pymol.org/）进行。 

2  结果与分析 

2.1  管纹艳虎天牛 UGT 基因的鉴定 

基于管纹艳虎天牛的转录组，通过 BLAST
同源搜索的方法共鉴定到 36个 UGT基因。其中，

17 个 UGT 基因（RhorUGT1-17）具有完整的

ORF，编码 514-534 个氨基酸，其余基因为片段，

编码 184-505 个氨基酸。信号肽预测结果表明，

17 个具有全长 ORF 的 UGT 蛋白在 N 端均具有

信号肽序列，长度为 15-24 个氨基酸。等电点和

分子量预测结果表明，除 RhorUGT15 为中性外，

其余 16 个 RhorUGTs 均偏碱性；RhorUGT1-17 分

子量大小在 58.12-60.82 ku 之间。NCBI BLAST 比

对结果显示，所有 RhorUGTs 均比对到鞘翅目其他

昆虫的 UGT，且具有较高的氨基酸一致性（52%- 
82%），其中 34 个 RhorUGTs 比对到光肩星天牛的

AglaUGTs；RhorUGT17与光肩星天牛AglaUGT2C1- 
like 的氨基酸一致性最高，为 82%，其次是

RhorUGT35 与 AglaUGT2B31，为 77%（表 1）。 
基于已发表的鞘翅目昆虫的 UGT 基因，比

较了不同物种间 UGT 亚家族基因的数量差异。

结果表明，不同物种间 UGT 基因数量差异较大，

其中光肩星天牛的 UGT 基因数量最多，为 58
个；黄曲条跳甲 Phyllotreta striolata 最少，仅有

8 个；管纹艳虎天牛具有中等数量的 UGT 基因，

为 36 个。在不同亚家族基因数量的比较中，所

有物种均只有一个 UGT50 基因；管纹艳虎天牛

的 UGT 基因数量在不同亚家族中的比例与光肩

星天牛相似，两个物种在 UGT352 亚家族中均具

有最多的 UGT 基因，而在 UGT331 亚家族中则

丢失了该类基因（表 2）。 

2.2  管纹艳虎天牛 UGT 基因的序列及进化

分析  

与其他昆虫的 UGT 相似，管纹艳虎天牛的

UGT 也包括两个主要的功能区域：一个可变的 N
端和一个高度保守的 C 端。N 端区域主要包括信

号肽序列以及起催化作用的组氨酸（H）和天冬

氨酸（D）；C 端区域主要由两个供体结合区域

（Donor binding regions，DBRs）和一个高度保

守的特征性基序组成。此外，在 C 端末区还具

有一个由 15 个氨基酸组成的跨膜结构域和一段

细胞质尾区，在跨膜域前具有一个带有负电荷的

天冬氨酸；在 DBRs 中具有 8 个与糖源相互作用

的关键氨基酸残基，包括与核苷酸互作的丝氨酸

（S）、色氨酸（W）、谷氨酰胺（Q）和谷氨酸

（E），与含磷化合物互作的苏氨酸（T）/S 和

Q/H 以及与糖苷互作的 D 和 Q/H（图 1）。 
选取管纹艳虎天牛、光肩星天牛、中欧山松

大小蠹和赤拟谷盗共 4 种鞘翅目昆虫的 UGT 构

建进化树。结果表明，鞘翅目昆虫的 UGT 可划

分为 10 个亚家族：UGT50、UGT311/312、

UGT319/320/321、UGT323、UGT324、UGT325、
UGT326/327/347、UGT328、UGT331 和 UGT352，
其 中 UGT311/312 、 UGT319/320/321 和

UGT326/327/347 三个亚家族由混合 UGT 组成；

UGT352 仅包括天牛科昆虫的 UGT；4 个物种在

UGT50 中各自有 1 个 UGT。除 UGT331 外，

RhorUGTs 聚类到其余 9 个亚家族中，其中

UGT352、UGT319/320/321和 UGT324数量最多，

分别为有 10 个、9 个和 8 个；其余亚家族 UGT
数量较少，仅为 1-2 个。此外，进化分析发现

UGT 成员主要以种特异性的形式聚类，包括

UGT311/312、UGT323、UGT324、UGT325、

UGT326/327/347、UGT328 和 UGT352（图 2）。 

2.3  管纹艳虎天牛 UGT 基因的组织表达谱 

根据转录组测序的 FPKM 值，研究了 36 个

RhorUGTs 基因在雌雄虫触角、跗节以及不含触

角和跗节的身体等组织中的表达情况。结果表

明，所有 RhorUGTs 基因在检测的一至多个组织

中有表达；大部分基因（21 个）在检测的所有

组织中均有不同程度的表达；部分基因呈现组织

特异表达的特点，如 RhorUGT1、RhorUGT2、
RhorUGT4 和 RhorUGT6 基因在雌虫跗节特异表

达，RhorUGT8、RhorUGT9、RhorUGT15、
RhorUGT18 和 RhorUGT30 基因仅在雌雄虫跗节

有表达；部分基因呈现组织高表达的特点，如

RhorUGT23 基因在雌虫跗节高表达，RhorUGT33 
 



·902· 应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology 57 卷 
 

  

 



4 期 王政全等: 管纹艳虎天牛 UDP-葡萄糖基转移酶基因的鉴定及表达特征分析 ·903· 
 

 



·904· 应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology 57 卷 
 

 



4 期 王政全等: 管纹艳虎天牛 UDP-葡萄糖基转移酶基因的鉴定及表达特征分析 ·905· 
 

 
 

图 1  管纹艳虎天牛 UGT 的氨基酸序列比对 
Fig. 1  Multiple alignment of UGT amino acid sequences in Rhaphuma horsfieldi 

三角形表示起催化作用的组氨酸（H）和天冬氨酸（D）；1、2 和 3 分别表示与核苷酸、 
含磷化合物和糖苷作用的氨基酸。 

Triangle represents key catalytic residues (H, histidine and D, aspartic acid). 1, 2 and 3 represent nucleotide,  
phosphate and glucoside interacting residues, respectively. 
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图 2  鞘翅目昆虫 UGT 的进化树 
Fig. 2  Phylogenetic tree of UGTs in Coleoptera 

 
基因在雌虫不含触角和跗节的身体高表达。另

外，部分基因在雌雄虫触角中具有较高表达，包

括 RhorUGT11 、 RhorUGT12 、 RhorUGT14 、

RhorUGT28、RhorUGT32 和 RhorUGT36 基因

（图 3）。 

2.4  RhorUGT17 三级结构建模及分析 

以 HsapUGT2B7 的晶体结构为模板，采用

同源建模的方法构建了 RhorUGT17 的三级结

构。首先，根据 HsapUGT2B7 晶体结构的氨基

酸序列和其与 RhorUGT17 的序列比对结果，截 
取 RhorUGT17 相应 C 端区域的 170 个氨基酸，

氨基酸序列比对结果表明两者的一致性为 42%。

两个供体结合域（DBR1 和 DBR2）具有较高的

保守性。除与糖苷互作的 Q 和 H 不同外，其余

7 个关键氨基酸位点完全相同（图 4：A）。 
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图 3  管纹艳虎天牛 RhorUGTs 基因在成虫不同组织的表达谱 
Fig. 3  Expression pattern of RhorUGT genes in different tissues of Rhaphuma horsfieldi adults 

FA：成虫触角；FTa：雌虫跗节；FB：不含触角和跗节的身体； 
MA：雄虫触角；MTa：雄虫跗节；MB：不含触角和跗节的身体。 

FA: Female antennae; FTa: Female tarsi; FB: Female bodies without antennae and tarsi;  
MA: Male antennae; MTa: Male tarsi; MB: Male bodies without antennae and tarsi. 

 

 
 

图 4  管纹艳虎天牛 RhorUGT17 的三级结构 
Fig. 4  Three-dimensional (3D) structure of Rhaphuma horsfieldi UGT17 

A. 管纹艳虎天牛 RhorUGT17 与人 HsapUGT2B7 的氨基酸序列比对；B. 管纹艳虎天牛 RhorUGT17 的三级结构 
（左边）及其与 HsapUGT2B7 的三级结构叠加（右边）。两个蛋白的关键氨基酸（S、W、Q、T、H、E、D 和 H/Q）

和 UDP-葡萄糖结合腔在结构中被标示；供体结合区域（DBR1 和 DBR2）用黄色标示；Nt、Ct、α1-7 和 β1-6： 
分别表示氨基酸端、羧基端、α 螺旋 1 至 7 和 β 折叠 1 至 6。 

A. Alignment of RhorUGT17 and HsapUGT2B7 amino acid sequences; B. 3D model of RhorUGT17 (left) and 
superimposition of RhorUGT17 and HsapUGT2B7 structures (right). Key residues (S, W, Q, T, H, E, D and H/Q) and 

UDP-glucose binding cavities of RhorUGT17 and HsapUGT2B7 are labeled on the structures, respectively.  
Donor binding domains (DBR1 and DBR2) are highlighted in yellow. Nt, Ct, α1-7 and β1-6 represent N-terminus, 

C-terminus, seven α-helixes and six β-sheets, respectively. 
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同源建模结果表明，RhorUGT17 由 N 端、C  
端、loop 环、7 个 α 螺旋（α1-7）和 6 个 β 折叠

（β1-6）组成。此外，为了比较 HsapUGT2B7
和 RhorUGT17 的三级结构差异，进一步将它们

的结构进行叠加。结果发现，两个蛋白的 α2、α4、
α5、β3、β6、β1-α2 间 loop、β2-β3 间 loop 和 β6-α6
间 loop 差异较大；RhorUGT17 的 UDP-葡萄糖结

合腔主要由 α3、α4、β4 和 β5 构成，与核酸、含

磷化合物和糖苷作用的关键氨基酸均位于结合

腔附近（图 4：B）。 

3  结论与讨论 

管纹艳虎天牛是三台核桃上新发现的一种

重要蛀干害虫，该种天牛的卵、幼虫、蛹和成虫

部分时期都生活在树皮下或是树干内，因此其长

期遭受各种有毒化合物（包括内源性化合物）的

侵袭；此外，化学农药的使用进一步加剧了该种

天牛的生存环境，增加了其与各种有毒化合物接

触的几率。在长期的自然选择压力和人类活动的

影响下，管纹艳虎天牛已进化出一套特有的解毒

代谢酶系统，UGT 基因家族即为该系统中一类

重要的解毒代谢酶家族，主要参与外源性和内源

性有毒化合物的生物转化过程，在昆虫生存和生

境适应性中具有重要作用。基于测序的转录组数

据，从管纹艳虎天牛中一共鉴定到 36 个 UGT 基

因，其数量与粪金龟 UGT 基因数量（38 个）相

近，明显多于中欧山松大小蠹（21 个）（Keeling 
et al.，2013）、暗黑鳃金龟（20 个）（Wang et al.，
2018）、圣甲虫（16 个）（Meyer et al.，2016）、
黄曲条跳甲（8 个）（Wu et al.，2016）等鞘翅目

昆虫和二点委夜蛾（20 个）（Zhang et al.，2017）、
海灰翅夜蛾（11 个）（Bozzolan et al.，2014）等

非鞘翅目昆虫，但是少于光肩星天牛（58 个）

（McKenna et al.，2016）、蜂房小甲虫（52 个）

（Evans et al.，2018）、玉米根萤叶甲（50 个）、

赤拟谷盗（47 个）（Ahn et al.，2012）等鞘翅目

昆虫以及家蚕（45 个）（Huang et al.，2008；Ahn 
et al.，2012）、棉铃虫（46 个）（Ahn et al.，2012；
Pearce et al.，2017）和豌豆蚜 Acyrthosiphon pisum
（72 个）（Ahn et al.，2012；McKenna et al.，2016）

等非鞘翅目昆虫，这可能与不同昆虫转录组的测

序组织数量、类型、测序技术和深度不同有关；

而数量较多的物种的 UGT 则从基因组中鉴定。 
在 序 列 比 对 和 分 析 中 ， 超 过 90% 的

RhorUGTs 比 对 到 光肩 星 天 牛的 AglaUGTs
（McKenna et al.，2016），且均具有较高的氨基

酸一致性（>50%），说明 UGT 在同科不同种间

具有较高的保守性，其中以 UGT50 亚家族成员

间一致性最高（平均值为 72%），暗示其功能最

为保守（Ahn et al.，2012）。与其他昆虫的 UGT
类似（Ahn et al.，2012；Zhang et al.，2017；
Wang et al.，2018），管纹艳虎天牛的 UGT 在 C
端也呈现出较高的氨基酸一致性，尤其是在供体

结合区域内的关键氨基酸高度保守，进一步支持

UGT 基因功能的保守性。在进化分析中，

UGT352 亚家族仅含有天牛科昆虫的 UGT，说明

该分支为天牛科昆虫特有；进一步分析发现，聚

类到该亚家族的光肩星天牛的 AglaUGTs 主要分

布在 2 个 Scaffold 上（Scaffold 72 和 Scaffold 
772），且呈邻近排列和物种特异聚类的特点，暗

示这些基因很可能起源于基因的复制（McKenna 
et al.，2016）。在管纹艳虎天牛中，6 个 RhorUGTs
（RhorUGT2/7/10/16/18/27）单独聚类到 UGT352
亚家族的一个小分支，说明它们可能在同一条染

色体上邻近排列，且通过基因的复制产生。 
基因的表达谱在一定程度上可以反映其特

定的功能，是筛选组织特异或决定功能研究候选

基因的关键步骤。与其他大部分昆虫 UGT 基因

的表达特征类似（Huang et al.，2008；Ahn et al.，
2012；Younus et al.，2014；Zhang et al.，2017；
Wang et al.，2018），管纹艳虎天牛的大部分

RhorUGTs 基因也呈现多样性的组织表达谱，说

明其具有多种功能。在表达谱的研究中，虽然并

未发现触角特异的 RhorUGTs 基因，但是部分

RhorUGTs 基因在触角中具有较高的表达水平，

暗示它们主要具有嗅觉方面的功能。类似的

UGT 基因触角高表达的特征在黑腹果蝇（Wang 
et al.，1999；Younus et al.，2014）、海灰翅夜蛾

（Bozzolan et al.，2014）、暗黑鳃金龟（Wang  
et al.，2018）和小菜蛾（He et al.，2017）中也
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有发现。值得注意的是，在管纹艳虎天牛的跗节

上发现多个 RhorUGTs 基因呈现特异或高表达的

特点，考虑到鞘翅目昆虫的跗节上也具有大量的

感器和经常接触植物表面（Betz，2003；吉帅帅

等，2017；尹宁娜等，2019），说明这些 UGT 基

因可能与触角表达的 UGT 基因功能类似，即具

有嗅觉或触觉方面的功能。 
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