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番茄潜叶蛾气味结合蛋白及其与四种 

茄科寄主挥发物的互作机制* 
张嘉惠 1**  战一迪 1  Frederic FRANCIS2  刘  勇 1*** 

（1. 山东农业大学植物保护学院，泰安 271018；2. 比利时列日大学农业与生物技术学院，让布鲁 B-5030） 

摘  要  【目的】 鉴定并分析番茄潜叶蛾 Tuta absoluta 的气味结合蛋白，解析番茄潜叶蛾对寄主定位的

嗅觉识别机制，为其绿色防控提供依据。【方法】 基于已公布的番茄潜叶蛾基因组数据，筛选并鉴定气味

结合蛋白（Odorant-binding proteins，OBPs），对 OBPs 进行生物信息学分析，同源建模获得三维结构，采

用 Autodock 软件对番茄潜叶蛾 OBPs 与 3 种挥发物配体进行分子对接模拟，并对结合特性进行分析。

【结果】 番茄潜叶蛾的 15 个 OBP 基因均与其他鳞翅目昆虫的 OBPs 有较高同源性，PabsOBPs 被分为

3 种类型：Minus-C 型（OBP9）、Plus-C 型（OBP3/4/6/7/8/10/15）和 Classic 型（OBP1/ 2/5/11-14），PabsOBPs

与其他鳞翅目昆虫的 OBP 有可信的同源进化关系。PabsOBPs 和茄科作物的 3 种挥发物有较强结合能

力，主要以疏水作用力和氢键相结合，其中 PabsOBP2 与番茄特有挥发物 2-蒈烯具有强结合力，PabsOBP8

和 PabsOBP9 可分别与茄科作物共有挥发物 2-戊基呋喃和反-2-己烯醛结合。【结论】 明确了番茄潜叶蛾

15 个 PabsOBPs 和与 3 种寄主挥发物分子的相互作用关系，其中 PabsOBP2 可精准识别番茄特有挥发物 2-

蒈烯，为开发基于行为调控的番茄潜叶蛾绿色防控技术提供了理论依据。 

关键词  番茄潜叶蛾；气味结合蛋白；茄科作物挥发物；嗅觉识别；分子对接 

Olfactory recognition of solanaceous host plants by Tuta absoluta 

ZHANG Jia-Hui1**  ZHAN Yi-Di1  Frederic FRANCIS2  LIU Yong1*** 

(1. College of Plant Protection, Shandong Agricultural University, Tai’an 271018, China;  

2. Gembloux Agro-Bio Tech, University of Liege, Gembloux, B-5030, Belgium) 

Abstract  [Aim]  To identify and analyze the odorant-binding proteins (OBPs) of Tuta absoluta, and elucidate the olfactory 

recognition mechanism it uses to locate hosts, thereby providing a theoretical basis for the environmentally friendly control of 

this pest. [Methods]  Based on published genome data for T. absoluta, OBP genes were screened and identified, and 

bioinformatics analysis and homologous modeling was performed to obtain the genes’ three-dimensional structure. Autodock 

software was used to simulate molecular docking between PabsOBPs and three volatile ligands, and the genes’ binding 

characteristics were analyzed. [Results]  BLAST analysis showed that 15 OBP genes of T. absoluta had high homology with 

OBPs of other lepidopteran insects. Multiple sequence alignment of PaOBPs classified all OBPs into three types: Minus-C 

type OBPs (OBP9), Plus-C type OBPs (OBP3/4/7/6/8/10/15), and Classic OBPs type (OBP1/2/5/11-14). A phylogenetic tree 

indicated a credible, homologous, evolutionary relationship between the OBP genes of T. absoluta and those of other 

lepidopteran insects. The results of molecular docking indicate that PabsOBPs have strong binding ability for three volatiles of 

solanaceous hosts. PabsOBP2 has strong binding affinity for the tomato volatile 2-carene, whereas PabsOBP8 and PabsOBP9 

bind to the solanaceous host plant volatiles 2-pentylfuran and (e)-2-hexenal, respectively. PabsOBPs bind to these three host 
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volatiles mainly by hydrophobic force and hydrogen bonding. [Conclusion]  15 OBP genes of T. absoluta were identified and 

analyzed, and the interaction between 15 PabsOBPs and 3 host volatiles was elucidated. PabsOBP2 could accurately identify 

2-carene, a volatile specific to tomato plants. These results provide a theoretical basis for the development of behavior-based, 

environmentally-friendly methods of controlling T. absoluta. 

Key words  Tuta absoluta; odorant-binding proteins; volatile compounds in solanaceae plants; olfactory recognition; 

molecular docking 

番茄潜叶蛾 Tuta absoluta 原产于南美洲秘

鲁，其在全球大范围传播后，于 2017 年 8 月首

次在我国新疆伊犁地区露地鲜食番茄上发现，现

已在我国西北、西南、华北和华中的多个地区暴

发，且有向北方蔓延的趋势（张桂芬等, 2022）。

番茄潜叶蛾入侵欧洲、非洲和中东地区后，对温

室和露地番茄的生产造成了严重威胁，番茄减产

80%-100%（Guedes et al., 2019）。我国作为世界

第一大番茄种植国，番茄潜叶蛾的暴发将对我国

番茄产业造成重大损失。大量研究表明，番茄是

番茄潜叶蛾的最适寄主，而在茄子、龙葵和马铃

薯等寄主植物上，该虫也有成灾的可能（张桂芬

等, 2022；张嘉惠等, 2023）。由于番茄潜叶蛾幼

虫隐蔽的“潜食”特性，使用化学农药不仅难以

将其杀灭，对传粉昆虫和天敌也会产生不利影

响，并引起环境污染和农产品安全等问题（Joshi 

et al., 2018），因此亟待研发和应用绿色防控技术。 

嗅觉在昆虫寄主定位、躲避猎物、定位产卵

地点和配偶识别中具有重要作用。昆虫利用复杂

嗅觉系统来检测和分析环境中的气味分子是昆

虫生存和繁殖的先决条件。外界脂溶性气味分子

可通过昆虫嗅觉感受器上的微孔进入感受器内

的淋巴液，通过与气味结合蛋白结合形成复合

物，再运输到气味受体（Odorant receptors，ORs）

上或直接与 ORs 结合，引起信号转导，其中气

味分子与气味结合蛋白的特异性识别是外周信

号传导的关键（Rihani et al., 2021）。研究表明，

昆虫可基于 OBPs 对挥发物的识别进行寄主定

位。如松墨天牛 Monochamus alternatus 的气味

结合蛋白 MaltOBPl 与寄主植物主要挥发性成

分(+)-α-蒎烯和 β-蒎烯等有高度亲和性（Zhang 

et al., 2020）；小菜蛾 Plutella xylostella 的气味

结合蛋白 PxylOBP33 与异硫氰酸苯乙酯、异硫 

氰酸苯酯和对甲氧异硫氰酸苯酯等 4 种十字花

科植物特有挥发物均有较好的结合能力（付淑慧

等, 2023）。 

番茄潜叶蛾对茄科植物（尤其是番茄）取食

和产卵偏好性强，但其嗅觉识别机制尚不明确。

本研究首先对番茄潜叶蛾的茄科寄主挥发物组

分进行分析，确定其共有以及番茄特有的挥发物

组分，继而鉴定与上述组分特异结合的番茄潜叶

蛾 PabsOBPs，阐明 PabsOBPs 对茄科寄主挥发

物的识别机制。研究结果有助于阐明番茄潜叶蛾

对茄科作物（尤其是番茄）的寄主定位机制，也

可为开发基于行为调控的番茄潜叶蛾绿色防控

技术提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  茄科寄主挥发物的筛选 

基于前人研究结果（田红玉等, 2015; Zhang 

et al., 2015; Lu et al., 2017; Chen et al., 2021; 
Nusra et al., 2021; Subramani et al., 2021），分析

番茄潜叶蛾的 4 种主要茄科寄主（番茄、茄子、

枸杞和辣椒）的挥发性组分，筛选出 2 种共有

（反-2-己烯醛和 2-戊基呋喃）和 1 种番茄特有

的挥发物成分（2-蒈烯）。 

1.2  气味结合蛋白的鉴定与分析 

基于文献报道（Lewald et al., 2023），获得

番茄潜叶蛾全基因组序列及注释文件，NCBI 中

登录号为 ASM2758018v1，根据注释信息查找

OBP 序列。通过 Blastx（https://blast.ncbi.nlm.nih. 

gov/Blast.cgi）对候选基因进行分析。所有的气

味结合蛋白的开放阅读框（Open reading frames, 

ORFs）均采用 ORF Finder（https://www.ncbi. 

nlm.nih.gov/orffinder/）进行预测。通过 SignalP- 
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5.0 预测信号肽（http://www.cbs.dtu.dk/services/  

SignalP/，Almagro Armenteros et al., 2019）。利

用 Clustal X 2.0.40（Larkin et al., 2007）对 OBPs

进行序列同源比对。利用 MEGA7.0 软件邻位相

连法（Neighbor-joining method）构建番茄潜叶蛾

OBPs 与其他鳞翅目昆虫 OBPs 的系统进化树，并

对结果进行 1 000 次 Bootstrap 统计学验证

（Kumar et al., 2016）。利用 EvolView 进行发育树

的可视化分析（Subramanian et al., 2019）。 

1.3  三维模型构建 

利用 SWISS-MODEL 网站检索蛋白数据

库 PDB 中序列相似度较高的蛋白模板，将去

掉信号肽的番茄潜叶蛾 OBPs 基因的氨基酸序

列 提交到 SWISS-MODEL 服务器（ https:// 

swissmodel expasy.org/interactive，Waterhouse 

et al., 2018），以搜索与之相匹配的蛋白作为

模版蛋白，根据模板蛋白与目的蛋白序列的相

似性（同源性> 30%），筛选最佳模版蛋白，

获得蛋白质三维结构。使用 trRosetta（https:// 

yanglab.nankai.edu.cn/ trRosetta）生成同源性< 

30%的 OBPs。为保证建模蛋白质的质量，使用

SAVES 6.0 软件（https:// saves.mbi.ucla.edu/）

中的 PROCHECK、Verify 3D 和 ERRAT 对已构

建的三维模型进行评价。 

1.4  分子对接 

选取 4 种茄科作物共有的挥发物组分反-2-

己烯醛和 2-戊基呋喃，以及番茄特有挥发物组分

2-蒈烯，用于 PabsOBPs 分子对接。从 PubChem

（https://pubchem.ncbi.nlm.nih.gov/）中获取配体

分子的 SDF 文件，利用 Open babel 软件将 SDF

格式转换成 PDB 格式文件。采用 Autodock 4.2.6

软件对 PabsOBPs 与挥发物配体进行分子对接

模拟，计算结合能。采用 LigPlot+v.2.2.8 进行

配体-蛋白相互作用 2D 分析（Laskowski and 

Swindells, 2011）。通过 PyMol 2.3.0 软件（PyMOL 

Molecular Graphics System，Schrodinger，LLC）

对其进行 3D 可视化分析。 

2  结果与分析 

2.1  茄科寄主挥发物的筛选 

对番茄潜叶蛾的 4 种茄科寄主的 21 种挥发

物进行分析，其中反-2-己烯醛和 2-戊基呋喃为

番茄、茄子、枸杞和辣椒的共有挥发物组分，2-

蒈烯为番茄特有挥发性组分（图 1）。因此，以

该 3 种挥发性组分为对象，研究番茄潜叶蛾对主

要茄科寄主的嗅觉识别。 

 
 

图 1  4 种茄科寄主挥发物的韦恩图 

Fig. 1  Venn diagram of four solanaceous host volatiles 

A：2-戊基呋喃；B：反-2-己烯醛；C：2-蒈烯；D：1-

戊烯-3-酮；E：十八烷；F：柠檬烯；G：1-壬烯-3-酮；

H：反-β-石竹烯；I：α-侧柏烯；J：3-(1-甲基乙烯)环辛

烯；K：1-戊醇；L：1-己醇；M：联苯；N：3-甲基丁醇；

O：乙酸己酯；P：苯甲醇；Q：对二甲苯；R：萘； 

S：3-蒈烯；T：环辛烷；U：1-辛烯-3-醇。 

A: 2-Pentylfuran; B: (E)-2-Hexenal; C: 2-Carene;  
D: 1-Penten-3-one; E: Octadecane; F: Limonene;  

G: 1-Nonen-3-one; H: (E)-β-Caryophyllene; I: α-Sabinene;  
J: 3-(1-Methylethenyl)cyclooctene; K: 1-Pentanol; L: 

1-Hexanol; M: Biphenyl; N: 3-Methyl-1-butanol;  
O: Hexyl acetate; P: Benzyl alcohol; Q: P-xylene;  
R: Naphthalene; S: 3-Norbornene; T: Cyclooctane;  

U: 1-Octen-3-ol. 
 

2.2  番茄潜叶蛾 OBPs 的鉴定与分析 

通过 BLAST 比对分析，共筛选了 15 条

PabsOBP 序列，其多数 OBP 序列与马铃薯块茎蛾

Phthorimaea operculella 和棉红铃虫 Pectinophora 

gossypiella 的 OBP 同源性较高。15 个 OBP 均存在

完整的开放阅读框（ORF）；除 OBP2、OBP4 和

OBP11 外，其余 OBP 均存在信号肽序列（表 1）。 
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表 1  番茄潜叶蛾 OBP 基因的 BLASTx 注释和基因鉴定列表 

Table 1  Characterization and BLASTx matches of OBP genes identified in Tuta absoluta 

基因名称 
Gene name 

开放阅读框

（bp） 
Open reading 

frame (bp) 

信号肽 

（aa） 
Signal peptide 

(aa) 

BLASTx 注释 
BLASTx annotation 

分数 
Score 

E 值 
E-value 

同源性 

（%）
Identity 

(%) 

OBP1 160 1-19 gb|KAI5644744.1|PBP/GOBP family domain- 
containing protein [P. operculella] 

292 8×10
﹣99 84.00 

OBP2 128 ND gb|KAI5646339.1|PBP/GOBP family domain- 
containing protein [P. operculella] 

162 3×10
﹣46 89.62 

OBP3 149 1-20 gb|KAI5646340.1|PBP/GOBP family domain- 
containing protein [P. operculella] 

233 8×10
﹣76 71.81 

OBP4 131 ND ref|XP_028038616.1|general odorant-binding 
protein 72-like [Bombyx mandarina] 

208 2×10
﹣66 73.28 

OBP5 140 1-19 ref|XP_049875574.1|general odorant-binding 
protein 19a-like [Pectinophora gossypiella] 

189 7×10
﹣59 65.00 

OBP6 135 1-15 ref|XP_049874887.1|general odorant-binding 
protein 19a-like [P. gossypiella] 

184 6×10-57 76.86 

OBP7 140 1-19 gb|KAI5646350.1 PBP/GOBP family domain- 
containing protein|[P. operculella] 

243 5×10
﹣80 91.34 

OBP8 149 1-19 ref|XP_049874871.1|general odorant-binding 
protein 19d-like isoform X3 [P. gossypiella] 

193 3×10
﹣60 65.15 

OBP9 133 1-15 gb|KAI5639777.1|PBP/GOBP family domain- 
containing protein [P. operculella] 

249 1×10
﹣82 93.23 

OBP10 184 1-20 gb|KAI5644061.1|general odorant-binding protein 
70 precursor [P. operculella] 

374 3×10
﹣130 97.83 

OBP11 195 ND gb|KAI5635238.1|PBP/GOBP family domain- 
containing protein [P. operculella] 

356 8×10-123 91.71 

OBP12 133 1-16 gb|WKR38901.1|odorant binding protein 
20 [Spodoptera frugiperda] 

191 2×10
﹣59 66.67 

OBP13 149 1-15 gb|KOB73304.1|Odorant binding protein 
[Operophtera brumata] 

230 2×10
﹣74 84.92 

OBP14 193 1-18 gb|KAI5640218.1|PBP/GOBP family domain- 
containing protein [P. operculella] 

343 8×10
﹣118 91.15 

OBP15 152 1-24 ref|XP_026755199.2|general odorant-binding 
protein 84a [Galleria mellonella] 

154 2×10
﹣44 60.36 

ND：未检测到。ND: Not detected. 
 

根据氨基酸多序列比对结果（图 2），依据保

守半胱氨酸残基数量，将 15 条 OBPs 序列分为 3

种类型：Minus-C 型 OBPs（OBP9）和 Plus-C 型

OBPs（OBP3/4/7/6/8/10/15），其他 OBPs 均属于

Classic 型。 

基于 OBPs 氨基酸序列构建的系统发育树显

示，15 个 PabsOBPs 分别与其他鳞翅目（家蚕

Bombyx mori, 草地贪夜蛾 Spodoptera littoralis, 

小菜蛾 Plutella xylostella, 棉铃虫 Helicoverpa 

armigera）相应的 OBPs 聚集成多个同源亚群，

表明 15 个 PabsOBPs 与其他鳞翅目昆虫 OBPs

具有可信的同源进化关系。根据发育树分析暂未

发现 PabsOBPs 与其他昆虫普通气味结合蛋白

(General odorant-binding proteins, GOBPs)和信息

素结合蛋白(Pheromone-binding proteins, PBPs)

聚集（图 3）。 

2.3  分子对接结果 

将番茄潜叶蛾 OBP 基因在 SWISS-MODEL

进行模板搜索后，选取同源性最高的模板，除

OBP1/3/8/13/15 外，其余 OBP 都有合适的同源

建模模板（同源性> 30%），基于该模板进行同源

建模。使用 trRosetta 生成同源性< 30%的 OBPs。

通过 ProCheck 程序分析 PabsOBPs 三维模型的 
 



4 期 张嘉惠等: 番茄潜叶蛾气味结合蛋白及其与四种茄科寄主挥发物的互作机制 ·691· 

 

 

 
 

图 2  番茄潜叶蛾 OBPs 的氨基酸多重序列比对 

Fig. 2  Amino acid multiple sequences alignment of Tuta absoluta OBPs 

保守的半胱氨酸残基以黑色和灰色标注。 

Conserved cysteine residues are highlighted in black and gray scale. 
 

 
 

图 3  番茄潜叶蛾及其他鳞翅目昆虫 OBPs 的系统发育分析 

Fig. 3  Phylogenetic analysis of OBPs from Tuta absoluta and other lepidopteran species 

Pabs: 番茄潜叶蛾 T. absoluta; Bmor: 家蚕 B. mori; Slitu: 草地贪夜蛾 S. littoralis;  

Pxyl: 小菜蛾 P. xylostella; Harm: 棉铃虫 H. armigera. 
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立体化学质量，拉式图构象显示所有模型位于最

佳合理区的氨基酸均在 90%以上，证明同源建模

结果合理。通过分子对接分析番茄潜叶蛾 OBPs

与 3 种挥发物配体的结合能力，总体而言，

PabsOBPs 与番茄特有挥发物 2-蒈烯的结合能力

强于茄科作物共有挥发物 2-戊基呋喃和反-2-己

烯醛。结果显示，PabsOBP2 与 2-蒈烯结合力强，

结合能为﹣5.53 kJ/mol；PabsOBP8 与 2-戊基呋

喃具有较强的结合能力，结合能为﹣4.1 kJ/mol；

PabsOBP9 与反-2-己烯醛具有较强的结合力，结

合能为﹣3.7 kJ/mol（表 2）。 

PabsOBP2 与 2-蒈烯的结合主要通过与氨基

酸残基形成的疏水作用力，无氢键形成。

PabsOBP2 与 2-蒈烯产生疏水作用氨基酸残基 8

个，分别为 Leu28、Thr11、Val14、Gln23、Phe10、

Leu31、Leu34 和 Phe114（图 4）。 

PabsOBP9 与反-2-己烯醛的结合主要通过

与氨基酸残基形成的疏水作用力和氢键稳固。

与反-2-己烯醛形成主要疏水作用力的氨基酸残

基有 Tyr109、Val86、Thr113、Val83、Pro114、

Val78 和 Val115；反 -2-己烯醛的 N 原子与

PabsOBP9 的氨基酸残基 Asp79 形成 1 个键长为

2.95 Å 的氢键（图 5）。 

2-戊基呋喃与 PabsOBP8 的 5 个氨基酸残

基 Met47、Phe29、Leu50、Leu8 和 Val149 形

成疏水作用力。除此之外，PabsOBP8 与 2-戊

基呋喃的结合还通过氢键作用稳定，2-戊基呋

喃与 PabsOBP8 的 His51 和 His53 分别形成 2

个键长为 2.96 和 2.86 Å 的氢键，2 个氢键的形

成有利于其与结合腔深处结合，保持稳定结构

（图 6）。 

 
表 2  番茄潜叶蛾 OBPs 与 3 种配体分子的对接结果 

Table 2  Tuta absoluta OBPs docking  
results with three ligand molecules 

结合能 (kJ/mol) Binding energy (kJ/mol)基因名称

反-2-己烯醛
(E)-2-Hexenal

2-戊基呋喃 
2-Pentylfuran 

2-蒈烯
2-Carene

OBP1 ﹣3.16 ﹣2.89 ﹣4.51 

OBP2 ﹣3.05 ﹣3.56 ﹣5.53 

OBP3 ﹣3.04 ﹣3.21 ﹣4.80 

OBP4 ﹣3.44 ﹣3.56 ﹣5.08 

OBP5 ﹣3.41 ﹣3.53 ﹣4.79 

OBP6 ﹣3.59 ﹣3.89 ﹣5.06 

OBP7 ﹣3.56 ﹣4.03 ﹣5.47 

OBP8 ﹣3.54 ﹣4.10 ﹣4.98 

OBP9 ﹣3.70 ﹣4.02 ﹣4.96 

OBP10 ﹣3.12 ﹣3.26 ﹣4.46 

OBP11 ﹣3.02 ﹣2.90 ﹣4.06 

OBP12 ﹣3.49 ﹣3.35 ﹣5.20 

OBP13 ﹣3.21 ﹣3.31 ﹣4.86 

OBP14 ﹣3.53 ﹣3.41 ﹣4.81 

OBP15 ﹣3.10 ﹣2.96 ﹣4.00 

 

 
 

图 4  PaOBP2 与 2-蒈烯的相互作用 

Fig. 4  Interaction between PaOBP2 and 2-Carene 

图中标记的氨基酸残基为涉及疏水接触的非配体残基。 

The amino acid residues marked in the figure are non-ligand residues involved in hydrophobic contacts. 
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图 5  PabsOBP9 与反-2-己烯醛的相互作用 

Fig. 5  Interaction between PabsOBP9 and (E)-2-Hexenal 

图中标记的氨基酸残基为通过氢键相互作用的氨基酸残基和涉及疏水接触的非配体残基。 

氢键的距离以数字表示。图 6 同。 

The amino acid residues marked in the figure are amino acid residues interacting through hydrogen  
bonding and non-ligand residues involved in hydrophobic contacts.  

The distances of the hydrogen bonds are indicated by numbers. The same for Fig.6. 
 

 
 

图 6  PabsOBP8 与 2-戊基呋喃的相互作用 

Fig. 6  Interaction between PabsOBP8 and 2-Pentylfuran 
 

3  讨论 

番茄潜叶蛾对茄科植物具有取食和产卵偏

好性，其中番茄为其主要寄主。本研究以番茄潜

叶蛾的气味结合蛋白 OBP 为研究对象，分析了

OBP 对 4 种茄科作物番茄、茄子、枸杞和辣椒 

共有挥发物组分反-2-己烯醛和 2-戊基呋喃，以

及番茄特有挥发物组分 2-蒈烯的相互作用机制，

为阐明番茄潜叶蛾对茄科作物（尤其是番茄）的

寄主定位机制，和开发基于行为调控的番茄潜叶

蛾绿色防控技术提供了理论依据。 

目前，化学农药防治仍然是番茄潜叶蛾最主

要的防治方法。生物防治和以性信息素为基础的

诱控技术已经投入使用，但是基于植物挥发物的
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食诱剂和驱避剂研究还处于起步阶段（李晓维等, 

2023）。明确番茄潜叶蛾对茄科作物的嗅觉识别

机制可以为番茄潜叶蛾食诱剂的开发提供理论

依据和技术支撑。 

OBPs 的主要功能是识别结合并运输脂溶性

气味分子，因此对昆虫寻找食物源、产卵场所以

及栖息地等起重要作用。韭菜迟眼蕈蚊 Bradysia 

odoriphaga 的气味结合蛋白可用于识别和运输

寄主植物挥发物（Zhao et al., 2018）；桔小实蝇

Bactrocera dorsalis 的气味结合蛋白 BdorOBP2

是桔小实蝇识别其引诱剂甲基丁子香酚的关键

蛋白（Liu et al., 2020），所以功能性 OBPs 可作

为筛选昆虫引诱剂或驱避剂的作用靶标（张雪等, 

2021）。本研究筛选、鉴定并分析了番茄潜叶蛾

的 15 个 OBP 基因，发现大部分 OBP 与马铃薯

块茎蛾和棉红铃虫的 OBP 同源性较高，且与其

他鳞翅目昆虫的 OBPs 具有可信的同源进化关

系。根据发育树分析暂未发现 PabsOBPs 与其他

昆虫的 GOBPs 和 PBPs 聚集。PabsOBPs 和 3

种茄科作物挥发物有较强的结合能力，其中和番

茄特有挥发物 2-蒈烯的结合能力最强，其次是茄

科作物共有挥发物 2-戊基呋喃和反-2-己烯醛。

OBPs 与配体物质有效结合依赖蛋白质的氨基酸

残基和配体形成的相互作用力，配体分子主要与

气味结合蛋白形成疏水作用力，其中 PabsOBP9

与反-2-己烯醛以及 PabsOBP8/9 与 2-戊基呋喃形

成氢键作用力维持结合的稳定。 

本研究探究了番茄潜叶蛾 OBP 与茄科作物

挥发物的相互作用机制，解析了 15 个气味结合

蛋白与 3 种气味分子之间的相互作用力的数量

和可能行使气味识别与结合功能的关键氨基酸

残基的种类和位置，为研发新型引诱剂奠定了基

础，也为番茄潜叶蛾的防治提供了新思路。但关

于茄科作物挥发物对番茄潜叶蛾的引诱作用仍

需通过田间试验深入研究。 
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