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桉蝙蛾气味结合蛋白 EsigOBP8 与桉树

挥发物的结合特性

张森哲      刘佳欣      付恒飞      邱峙嵩      杨振德      胡    平
（广西大学林学院，广西 南宁 530004）

摘要:【目的】桉蝙蛾是近年来在广西、广东地区危害桉树最严重的蛀干害虫之一。为了研发高效的防控技术，本研究从桉

蝙蛾嗅觉识别机制入手，分析桉扁蛾关键嗅觉基因 EsigOBP8的结构特征和结合特性，为基于嗅觉识别干扰的新型防控

策略提供理论依据。【方法】基于转录组筛选，采用 RACE技术获得 EsigOBP8全长序列，采用 SWISS-MODEL构建其三

维结构，利用 Procheck等评估软件评估其质量。随后，借助 AutoDock Tools软件对 EsigOBP8与 64种桉树主要挥发物

进行分子对接分析。【结果】EsigOBP8基因的 mRNA全长 805 bp，ORF区全长 549 bp，编码 182个氨基酸。其中 5′非编

码区 108 bp，具有真核生物帽子结构（m7GPPPN结构），3′非编码区 148 bp，具有 ployA尾结构。序列对比显示，EsigOBP8

与冈比亚按蚊 OBP47（NT_078265.2）的相似性为 33%。分子对接结果表明，EsigOBP8与葑酮的结合能力最强，其次依次

为罗汉柏烯、(+)-香橙烯、左旋樟脑（−）和桉叶油醇。5种桉树挥发物的关键结合点位为 ALA-126、ILE-25和 PHE-129残

基，关键作用力均为疏水作用。【结论】桉叶油醇作为桉树主要挥发物，为主要配体与气味结合蛋白 EsigOBP8结合，可诱

导桉蝙蛾幼虫产生电生理反应，该嗅觉识别在桉蝙蛾 3龄幼虫的寄主识别中发挥重要作用。此外，左旋樟脑（−）、(+)-香

橙烯和罗汉柏烯虽为桉树受害树干中的微量挥发物，但其通常对昆虫具有引诱活性，也可能参与了桉蝙蛾幼虫嗅觉识别

过程。综上，EsigOBP8可能是桉蝙蛾 3龄幼虫识别寄主（尤其是寄主中桉叶油醇）的关键嗅觉蛋白。
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Binding characteristics of odor binding protein EsigOBP8 from Endoclita signifier
and volatile compounds from Eucalyptus spp.

Zhang Senzhe　Liu Jiaxin　Fu Hengfei　Qiu Zhisong　Yang Zhende　Hu Ping
(College of Forestry, Guangxi University, Nanning 530004, Guangxi, China)

Abstract: [Objective] Endoclita  signifier  is  one  of  the  most  serious  borer  pests  that  has  been  found  in
Guangxi  and  Guangdong  regions  of  southern  China  in  recent  years,  causing  damage  to  eucalyptus.  To
develop efficient prevention and control techniques, this paper aims to find key olfactory recognition genes
of  E.  signifier  and  analyze  the  structural  features  and  binding  characteristics  the  key  olfactory  gene  of
EsigOBP8  providing  theoretical  support  for  developing  new  prevention  and  control  strategies.
[Method]  EsigOBP8  sequence  based  on  transcriptome  screening  was  obtained  using  RACE.  Its  three-
dimensional structure was constructed using SWISS-MODEL, and its quality was evaluated using evaluation
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software  such  as  Procheck.  Molecular  docking  experiments  between  EsigOBP8  and  64  main  volatiles  of
eucalyptus were conducted using AutoDock Tools software. [Result] The full length of EsigOBP8 mRNA
was 805 bp, full length of ORF was 549 bp, encoding 182 amino acids, 5′ non-coding region 108 bp, with
eukaryotic cap structure (m7GPPPN), 3′ non-coding region 148 bp, with ployA tail structure. The similarity
between  EsigOBP8  and  Anopheles  gambiae  OBP47  (NT_078266.2)  was  33%.  The  results  of  molecular
docking showed that EsigOBP8 had the strongest binding ability with (−)-fenchone, followed by thujopsene,
(+)-aromadendrene,  (−)-camphor  and  eucalyptol.  The  key  binding  sites  for  5  eucalyptus  volatiles  were
identified  as  ALA-126,  ILE-25,  and  PHE-129  residues,  with  hydrophobic  interactions  serving  as  the
predominant  binding force. [Conclusion] As the predominant  volatile  compoundin eucalyptus,  eucalyptol
serves as the primary ligand that binds to the odorant-binding protein EsigOBP8. This interaction can induce
electrophysiological  responses  in E.  signifer  larvae,  and  such  olfactory  recognition  plays  a  crucial  role  in
host  location  by  3rd  instar E.  signifer  larvae.  Additionally,  although  (−)-camphor,  (+)-aromadendrene  and
thujopsene are trace volatiles in the affected trunks of eucalyptus trees, they are usually attractant to insects
and  may  also  be  involved  in  olfactory  recognition  process  of  larvae  of  E.  signifier.  In  conclusion,  it  is
suggested that EsigOBP8 is a key protein involved in host recognition of the 3rd instar larvae, especially in
recognition of eucalyptol.
Key words: Endoclita signifer; homology modeling; molecular docking; odorant binding proteins

桉 蝙 蛾 （Endoclita  signifer）隶 属 于 鳞 翅 目

（Lepidoptera），蝙蝠蛾科（Hepialidae），是近年来在广

东、广西等地危害桉树（Eucalyptus spp.）最为严重的

钻蛀性害虫之一。其幼虫蛀食树干，造成木质部受

损，阻碍林木生长，严重时可引发风折，给桉树人工

林的健康与生产力带来威胁[1]。该虫于 2005年首次

被报道为桉树害虫，2011年于永辉等[2]在论述中国

桉树蛀干害虫现状时，对其生物学特征进行了初步

描述。桉蝙蛾在亚洲主要分布于日本、朝鲜和东南

亚地区，在我国则主要见于贵州和广西等地 [3]。自

2011年起，本课题组对广西桉蝙蛾的寄主范围、分

布规律及危害特性等开展了系统研究[4]，为制定有效

的防控策略提供了基础数据支持。研究发现，桉扁

蛾幼虫的生活史呈现明显的阶段性：1 ~ 2龄幼虫主

要生活在桉树林下的朽木或落叶层（地栖阶段），3
龄幼虫开始向树干转移（树栖阶段）。值得注意的是，

即使在混交林环境中，3龄幼虫仍能准确地选择和

危害桉树个体，提示其可能通过嗅觉识别植物挥发

物实现精准定位。类似现象见于其他植食性昆虫，

如玉米根叶甲（Diabrotica virgifera）幼虫通过玉米挥

发物中的 6-甲氧基-2-苯并恶唑啉酮定位寄主[5]，草

地贪夜蛾（Spodoptera frugiperda）幼虫识别并利用豇

豆（Vigna unguiculata）幼苗挥发的 4,8-二甲基-1,3,7-
壬三烯作为其寄主定位的化学物质[6]。因此，深入解

析桉蝙蛾幼虫的嗅觉识别机制以及植物挥发物与植

食性昆虫寄主定位的影响，对开发高效绿色的防治

手段具有重要意义。

昆虫在长期进化过程中形成了高度灵敏的化学

感受系统[7]，以应对复杂的生存环境挑战。其中，嗅

觉系统通过识别环境中的挥发性有机物，引导昆虫

进行寄主定位、食物选择、求偶、栖息地选择和躲避

天敌等行为[8]。这一过程依赖多种嗅觉相关蛋白的

协同作用，其中识别外界气味环境的第一道媒介则

是气味结合蛋白（odorant  binding  proteins，OBPs）。
它能够携带疏水性的气味分子穿过亲水性淋巴液到

达气味受体，引导昆虫对气味产生生物化学反应[9]。

OBPs是一类分子量在 10 ~ 30 kDa之间的小分子可

溶性蛋白质，一般由 6个 α-螺旋结构域组成[10]。这

6个 α-螺旋之间形成 3个连锁的二硫键，这样的排

列方式有助于维持蛋白质三维结构的稳定性，并形

成非常紧密的疏水性结合腔[9]。研究表明，大多数昆

虫 OBPs可特异性识别寄主植物挥发物及信息素[11]：

如白蜡窄吉丁（Agrilus planipennis）体内的 AplaOBP1
与 5种寄主植物挥发物表现出高亲和力[12]，多异瓢

虫（Hippodamia variegata）气味结合蛋白 HvarOBP2
通过结合多种植物挥发物参与寄主识别 [13]，蜜蜂

（Apis mellifera）则利用 OBPs识别挥发性信息素与

同类进行交流 [14]。除嗅觉功能外，OBPs还参与昆

虫的其他行为及生命活动。黑腹果蝇（Drosophila
melanogaster）触角中高度表达的气味结合蛋白

OBP28a在基因敲除后发现并未影响黑腹果蝇的嗅

觉反应，后证实该蛋白在触角主要起缓冲作用[15]；在

草地贪夜蛾非感觉器官中高度表达的 SfruOBP27，
敲除后明显对雄性成虫的幼虫发育和交配过程产生

影响[16]。因此为了更深入研究桉蝙蛾 3龄幼虫嗅觉

识别机制，了解其嗅觉相关蛋白的结构、功能及其与
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气味分子的结合特性和互作模式至关重要[17]。

验证 OBPs与配体结合能力最常用的方法是荧

光竞争结合试验，但此方法要求重组蛋白保持稳定

的活性，且需要高纯度配体化合物，成本较高。相比

于传统方法，同源建模（homology modeling）和分子

对接（molecular docking）技术能够高效、便捷地分析

蛋白质结构和分子间相互作用，已成为研究蛋白结

构和功能的新手段。相似的基因序列通常意味着相

似的蛋白结构，通常序列相似性高于 30% 被视为是

同源序列[18]。同源建模是通过已知结构的同源蛋白

构建目标蛋白质的三维立体结构，并与挥发物小分

子进行分子对接，可快速识别与 OBPs结合的化学

物质，并筛选出结合能力较强的特定识别对象 [19]。

因此，可以利用同源建模的技术基础，配制特异的桉

蝙蛾性引诱剂。目前，基于昆虫与植物挥发物的嗅

觉识别机制，开发干扰其嗅觉识别的防控新方法已

成为研究热点。

本研究以桉蝙蛾 EsigOBP8全长基因序列为基

础，利用同源建模构建 EsigOBP8蛋白三维蛋白结构，

通过 Procheck等程序对三维结构进行评估并利用分

子对接将 EsigOBP8模板与 64种桉树气味挥发物进

行对接模拟，分析 EsigOBP8蛋白结构以及与挥发物

的结合能力、结合位点、结合腔等，以期找到关键的

嗅觉识别位点和配体，为开发基于嗅觉干扰的防控

新方法提供理论支撑。 

1   材料与方法
 

1.1    供试昆虫与气味化合物

分别选取活体 3龄、5龄、9龄和 12龄的桉蝙蛾

幼虫各 3头。解剖步骤如下：将头部直接剪下，用解

剖剪沿腹部中线剪开幼虫胸腹部表皮，用镊子去除

肠道及脂肪，再用剪刀将胸部和腹部分开，后用

RNase-free H2O清洗。最终得到桉蝙蛾幼虫头部、胸

部和腹部 3个体段的样品，每个龄期和体段的样品

均设置 3个生物学重复。

基于课题组前期研究[20]，以 3龄幼虫上树危害

时期采集的健康和受害桉树树干及浅层土壤中鉴定

的所有 64种挥发物为候选气味化合物。 

1.2    RACE 克隆

EsigOBP8基因来源于课题组构建的桉蝙蛾转

录组数据库[21]。表达谱分析显示，该基因在 3龄幼

虫头部的表达量显著高于其他龄期和体段（p < 0.05），
推测其可能在 3龄幼虫寄主选择行为中起关键作用[21]。

初步序列分析表明，该基因的开放阅读框（ORF）不
完整。因此，利用 RACE技术扩增出了 EsigOBP8 5′
端和 3′端缺失的序列，拼接后获得具有帽子结构和

polyA尾结构的全长序列[22]。 

1.2.1    RACE-ready cDNA 的合成

以桉蝙蛾幼虫 3龄幼虫头部和胸部的总 RNA
为模板，使用 SMARTer® RACE 5′/3′ Kit试剂盒合

成 Ready cDNA，用于 3′端和 5′端的克隆。配置用于

cDNA合成的 Buffer  Mix，体系为 5X  First-Strand
Buffer  4.0  μL， DTT（100  mmol/L）0.5  μL， dNTPs
（20  mmol/L）1.0  μL备用。 3 ′端反应体系为 RNA
1.0  ~  11.0  μL，3 ′ -CDS  Prime  A  1.0  μL，Sterile  H2O
0 ~ 10 μL，PCR反应条件为 72 ℃ 3 min，42 ℃ 2 min，
后加入 Buffer  Mix  5.5  μL，核糖核酸酶抑制剂

（40 U/μL）0.5 μL，SMARTScribe Transcriptase（100 U）
2.0 μL；5′端反应体系为 RNA 1.0 ~ 10.0 μL，5′-CDS
Prime A 1.0 μL，Sterile H2O 0 ~ 9 μL，PCR反应条件

为 72 ℃ 3 min，42 ℃ 2 min，后再加入 SMARTerII A
OIigonucleotide 1.0 μL，Buffer Mix 5.5 μL，核糖核酸酶

抑制剂（40 U/μL）0.5 μL，SMARTScribe Transcriptase
（100 U）2.0 μL。两体系进行 42 ℃ 孵育 90 min后升

温至 70 ℃ 再加热 10 min。最后加入 90 μL的缓冲

溶液稀释 3 ′ -RACE-ready  cDNA和 5 ′ -RACE-ready
cDNA，保存于−20 ℃。 

1.2.2    RACE 引物设计

根据 EsigOBP8的转录组测序得到的中间序列

采用 Primer Primer5.0设计 3′和 5′特异性引物。具体

为 OBP8-5′GSP（5′-CCATCGGCTCAACTCCACATT
CGTCC-3′），OBP8-3′GSP（5′-GCTCATGCTGGACGA
CGAGAAGCTA-3 ′ ），RACE-long  primer（5 ′ -CTAAT
ACGACTCACTATAGGGCAAGCAGTGGTATCAA
CGCAGAGT-3 ′），RACE-short  primer（5 ′ -CTAATAC
GACTCACTATAGGGC-3′）。 

1.2.3    PCR 扩增 5′与 3′末端

采用巢式 PCR方法进行 5′和 3′末端克隆。反应

体系为 5′-RACE-Ready cDNA/3′-RACE-Ready cDNA
1  μL，特异性引物 5 ′GSP/3 ′GSP  2  μL，RACE-long
primer  0.5  μL，RACE-short  primer  1.5  μL， 1.1  ×  T3
Super PCR Mix 45 μL。反应条件为 94 ℃ 5 min，5个
循环的 94 ℃ 30 s、68 ℃ 30 s、72 ℃ 90 s，30个循环

的 94 ℃ 30 s、68 ℃ 30 s、72 ℃ 60 s，72 ℃ 7  min。
4 ℃ 保存，产物切胶回收，纯化 PCR产物，再使用

pEAST®-T1 Cloning Kit克隆试剂盒进行基因克隆。

阳性克隆检测成功的菌液送至擎科生物科技有限公

司双向测序，后用 BioXM软件进行测序序列与中间

片段序列的拼接获得 EsigOBP8序列全长。 

1.3    同源建模

通 过 SignalP-4.1在 线 程 序 （https://services.
healthtech.dtu.dk/services/SignalP-4.1/）预 测 桉 蝙 蛾
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EsigOBP8氨基酸序列的信号肽（signal peptide），删
除信号肽后的序列用于后续分析。将处理好的序列

上传至 ExPASy服务器中的 SWISS-MODEL在线软

件 （https://swissmodel.expasy.org/interactive）搜索蛋

白数据库 PDB中与之相匹配的模板蛋白，筛选出氨

基酸序列相似性大于 30% 且已有晶体结构的作为

同源建模的模板，基于此模板进行 EsigOBP8蛋白三

维结构的构建[23]。 

1.4    模型评估

UCLA网 站 （http://services.mbi.ucla.edu/）中 的

Procheck程序是通过拉式构象图 （Ramachandran）
显示评估结果 [24]，根据氨基酸分布情况来评价蛋

白模型的立体化学特性 [25]；ERRAT程序是通过统

计三维结构中不同原子间的非键作用与高分辨率

晶体结构间的差异情况来评判模板整体性能的高

低 [26]；ModFOLD8在线软件（https://www.reading.ac.
uk/bioinf/ModFOLD/）通过对比氨基酸残基与天然结

构中等效氨基酸残基的距离来预测模型与原生蛋

白质结构的相似程度[27]；PROSA程序（https://prosa.
services.came.sbg.ac.at/prosa.php）通过蛋白质天然结

构范围与模型结构比较[28−29]。 

1.5    分子对接

根据作为备选对接配体共 64个化合物的 CAS
号，从 NCBI上的 Pubchem数据库（https://pubchem.
ncbi.nlm.nih.gov/）获取配体分子的 3D模型（SDF文

件格式）。通过 Open Babel GUI软件将文件格式转

化成 PDB文件格式用于分子对接。利用 AutoDock
Tools对接软件将桉蝙蛾 EsigOBP8建模模型与桉树

挥发物配体小分子进行分子对接，通过 Discovery
studio软件和 CASTp 3.0（http://sts.bioe.uic.edu/castp/）
分析其相互作用力和结合腔。对分子对接结果进行

分析，蛋白模型与配体对接的结合能均为负值，且数

值越小，代表蛋白的结合能力越强。 

2   结果与分析
 

2.1    EsigOBP8 的序列特征

EsigOBP8（NCBI登录号为：PX101962）的mRNA
全长为 805 bp，ORF全长 549 bp，编码 182个氨基

酸。其中 5′非编码区长度为 108 bp，具有真核生物

帽子结构；3′非编码区长度为 148 bp，末端含 ployA
尾结构。系统发育树（图 1）表明，桉蝙蛾的 OBPs并
没有聚集到同一支，提示其功能分化可能较为复杂。

值得注意的是，EsigOBP8与 EbolOBP10、LbotOBP35、
MsexGOBP67和 GpylOBP7a 聚集到了一起。 

2.2    EsigOBP8 模型构建与评价

通过 AlphaFold3预测 EsigOBP8的蛋白质结

构，其中 ipTM评分为 0.80，表明建模结构较好。

EsigOBP8蛋白分子量为 20.61 kDa，EsigOBP8中的

6个  α 螺旋和连接它们的回折构成了其三维结构

（图 2a）。 EsigOBP8的 6个 α 螺旋分别是 Lys17-
Asp32（α1）、Asp43-Lys51（α2）、Leu63-Ile70（α3）、Trp80-
Cys105（α4）、 Ile110-Ser120（α5）、 Ile131-Met140（α6），
其中 5个 α 螺旋（α1、α2、α3、α5、α6）反向平行形成了

疏水结合腔（图 2b）。 

2.3    分子对接的结合能

基于 AutoDockt Tools软件模拟分子对接得到

桉蝙蛾 EsigOBP8蛋白模型与挥发物的结合能[30]，数

值越小代表结合能力越强，结合能最小的配体分子

理论上为该蛋白质的最佳配体。共与 64个挥发物分

子配体进行对接，其中筛选出前 5种结合能最低的

化合物（表 1）。葑酮与 EsigOBP8的结合能最低，为

−6.91，是最有可能与蛋白模型结合的气味分子；其

次依次是罗汉柏烯（−6.84）；（+）−香橙烯（−6.65）；左
旋樟脑（−）（−6.63）；桉叶油醇（−6.51）。

前 5种桉树挥发物与桉蝙蛾 EsigOBP8进行结

合位点表明所有挥发物分子与蛋白结合位点均位于

疏水结合腔内，形成典型的口袋结合模式（图 3）。结
合能最低的 5种化合物与 EsigOBP8的结合模式与

位点比较接近，结合位点都位于 EsigOBP8的 α-螺
旋形成的结合空腔内，主要通过疏水作用与蛋白质

结合。在 5个对接模型中，葑酮、左旋樟脑（−）、桉叶

油醇与 EsigOBP8结合的关键作用力均为疏水作用，

其中 ALA-126、ILE-25和 PHE-129为 EsigOBP8与
葑酮、左旋樟脑（−）、罗汉柏烯、（+）-香橙烯和桉叶

油醇的关键结合位点。 

3   讨论与结论

随着蛋白质结构研究的快速发展，通过蛋白质

构象研究蛋白质的功能已经成为热点 [31]。基于此，

本研究通过 PDB数据库中冈比亚按蚊 OBP47作为

模板，利用 SWISS-MODEL构建桉蝙蛾 EsigOBP8
的三维结构。结果表明 EsigOBP8由 6个 α-螺旋构

成其三维结构，符合通常昆虫 OBP的结构特征。

通过 Procheck、ModFOLD8、ERRAT和 PROSA对

EsigOBP8的三维结构进行评估，结果表明该蛋白模

型达到高质量建模标准，有很高的可靠性[24]。

利用 AutoDock Tools软件将选取的 64种桉树

树干主要气味挥发物与 EsigOBP8进行分子对接实

验，结果显示挥发物分子与 EsigOBP8的结合位点均

位于疏水结合腔内，二者之间通过氢键、范德华力和

疏水作用相结合。范德华力是构成复合物三维结构

的主要作用力；疏水作用对蛋白分子的折叠和整体

 4 北    京    林    业    大    学    学    报 第 47 卷    

https://swissmodel.expasy.org/interactive
http://services.mbi.ucla.edu/
https://www.reading.ac.uk/bioinf/ModFOLD/
https://www.reading.ac.uk/bioinf/ModFOLD/
https://prosa.services.came.sbg.ac.at/prosa.php
https://prosa.services.came.sbg.ac.at/prosa.php
https://pubchem.ncbi.nlm.nih.gov/
https://pubchem.ncbi.nlm.nih.gov/
http://sts.bioe.uic.edu/castp/


稳定性起着重要作用；氢键作用力强于范德华力和

疏水作用，通过氢键相连接的结构更稳定，这些分子

间作用力对复合物的稳定十分重要[32]。其中 21种挥

发物与 EsigOBP8以氢键结合，其他 43种物质以疏

水作用和范德华力同 EsigOBP8结合。与冈比亚按

蚊的 AgamOBP1与配体 PEG以及致卷库蚊（Culex
quinquefasciatus）的 CquiOBP1和配体 MOP的结合

方式类似，符合 OBPs作为转运蛋白的特性，以非共

价相互作用力与配体分子结合，通过蛋白质构象的

改变，结合和释放配体分子[33]。

结合能结果显示，EsigOBP8与葑酮的结合能力

最强，其次为罗汉柏烯、（+）-香橙烯、左旋樟脑（−）、
桉叶油醇。对这 5种挥发物分子与 EsigOBP8结合

位点 3D图进行分析，ALA-126、ILE-25和 PHE-129
均参与了蛋白与罗汉柏烯、（+）-香橙烯、葑酮、左旋

樟脑（−）的结合，并与葑酮、左旋樟脑（−）形成了作

用力较强的疏水作用，说明这 3个氨基酸残基为

EsigOBP8与配体分子结合的位点，且配体分子在此

位置结合时，结合能较低，结合能力较强。桉叶油醇

作为 EsigOBP8结合能力最强的几个配体之一，是桉

树挥发物中一种主要成分。根据课题组前期的研究[20]

显示，桉叶油醇在桉树树干及 1年生桉树树叶上的
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图 1    EsigOBP8系统发育树

Fig. 1    EsigOBP8 phylogenetic tree
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α4

α5

α6a b

图 a中 α1 ~ α6 表示 6个 α 螺旋的位置。图 b中红色部分表示结合

腔位置。

图 2    桉蝙蛾 EsigOBP8三维模型与结合腔

Fig. 2    3D model and binding cavity of EsigOBP8 of E. signifier
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含量较高，表明桉叶油醇是桉树一种主要挥发物成

分。同时 GC-EAD测定结果显示，桉蝙蛾幼虫对桉

叶油醇存在电生理反应，表明桉蝙蛾幼虫能够识别

桉叶油醇[34]。而桉叶油醇对其他昆虫同样具有引诱

活性，对核桃缘吉丁（Meliboeus ohbayashii）、黄地老虎

（Agrotis segetum）、光材小蠹（Xyleborus glabratus）具
有显著吸引作用[35−37]，对马铃薯块茎蛾（Phthorimaea
operculella）的产卵行为也具有引诱作用[38]；中华蜜

蜂（A. cerana）的 AcerOBP7与桉叶油醇通过荧光竞

争结合试验表明，二者具有较强的结合活性，且通

过 RNAi干扰 AcerOBP7表达后，其触角与桉叶油

醇的 GC-EAD活性明显下降[39]；桉叶油醇对棉铃虫

（Helicoverpa armigera）具有较高的 GC-EAD反应，

且相对于空气棉铃虫更喜欢挥发物混合液[40]。结合

本次试验结果，可初步推断出桉叶油醇作为桉树挥

发物的一种主要成分对桉蝙蛾幼虫具有引诱活性，

是与气味结合蛋白 EsigOBP8结合的一个关键配体

分子。综上分析推断桉叶油醇在桉蝙蛾幼虫嗅觉识

 

表 1    分子对接的结合能

Tab. 1    Binding energy of molecular docking

序号 化合物名称 分子式 CAS号 结合能

1 葑酮（−） C10H16O 7787-20-4 −6.91

2 罗汉柏烯 C15H24 470-40-6 −6.84

3 （+）−香橙烯 C15H24 489-39-4 −6.65

4 左旋樟脑（−） C10H16O 464-48-2 −6.63

5 桉叶油醇 C10H18O 470-82-6 −6.51

6 对乙基苯乙酮 C10H12O 937-30-4 −6.46

7 香芹酚 C10H14O 499-75-2 −6.44

8 樟脑 C10H16O 464-49-3 −6.43

9 4-羟基-3-甲基苯乙酮 C9H10O2 876-02-8 −6.41

10 苯乙酮 C8H8O 98-86-2 −6.22

11 α-萜品烯 C10H16 99-86-5 −6.21

12 （R）-氧化柠檬烯 C10H16O 1195-92-2 −6.20

13 芳樟醇 C10H18O 78-70-6 −6.09

注：表中仅保留结合能小于−6.0的挥发物。

 

a

C2

b

c d

e

a. EsigOBP8与葑酮对接； b. OEsigOBP8与罗汉柏烯对接；c. EsigOBP8与（+）−香橙烯对接；d. EsigOBP8与左旋樟脑对接；e.EsigOBP8与桉

叶油醇对接。黑色虚线方框内部分表示分子对接相互作用细节，关键残基名已标出，灰色虚线表示疏水作用。

图 3    EsigOBP8与配体的结合情况

Fig. 3    Binding status of EsigOBP8 with its ligands
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别过程中发挥重要作用。

罗汉柏烯、（+）−香橙烯和左旋樟脑也是与

EsigOBP8结合能力最强的几个配体分子，但这些化

合物只在受害树干上测得微小含量。武晓颖等[41]研

究发现，罗汉柏烯和雪松醇按一定比例混合可引起

双条杉天牛（Semanotus bifasciatus）的明显触角电位

反应。杨雪云等[42]的研究表明，罗汉柏烯可能是侧

柏（Platycladus  orientalis）衰弱树中引诱柏肤小蠢

（Phloeosinus aubei）雌雄成虫的重要活性成分。涂

蓉 [43]研究发现 ，香橙烯会引起切割潜蝇茧蜂

（Psytallia incise）的触角电位反应，同时对长尾潜蝇

茧蜂（Diachasmimorpha longicaudata）具有引诱作用。

王广利等 [44]研究表明二化螟（Chilo suppressalis）雌
蛾对樟脑有强烈的触角电位反应，同样陈聪[45]研究

发现其对香樟齿喙象（Pagiophloeus tsushimanus）有
引诱活性。葑酮与 EsigOBP8同样具有较强的结合

能力，研究发现衰弱松树释放的葑酮对松褐天牛和

其天敌花绒寄甲都具有引诱活性，使之产生三级营

养关系互作[46]。但在测定桉树挥发物成分时只在林

下腐殖质中检测到少量葑酮成分，所以葑酮对桉蝙

蛾幼虫嗅觉识别的具体功能还需深入研究。因此推

测这 3种微量挥发物也可能参与了桉蝙蛾幼虫嗅觉

识别的过程。

综上，EsigOBP8与桉叶油醇以及微量挥发物罗

汉柏烯、（+）−香橙烯和左旋樟脑有较强的结合能力，

结合触角电位反应测定结果，初步推断 EsigOBP8
可能参与了桉蝙蛾幼虫识别过程。桉蝙蛾 3龄幼虫

是其由土壤转移到树干中的关键时期，且 EsigOBP8
在 3龄幼虫头部的表达量显著高于其他龄期和体段，

推测 EsigOBP8是桉蝙蛾 3龄幼虫寄主识别的关键

基因。但此次试验只是通过分子模拟手段对 EsigOBP8
进行结合特性分析，缺少荧光竞争结合试验对此分

析结果的验证，以及缺少基因沉默或基因敲除等基

因编辑技术来明确该蛋白功能特点。后期将继续通

过氨基酸定点突变技术和荧光竞争结合试验，进一

步确定 EsigOBP8与关键气味挥发物之间的结合能

力和关键位点，为开发桉蝙蛾高效引诱剂提供理论

基础。
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