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基于生物信息学的番茄潜叶蛾味觉受体基因
家族特征及发育表达探究

廖 钢，周忠林，向婷婷，陈亚平，桂富荣，孙仲享*
（云南农业大学植物保护学院/云南生物资源保护与利用国家重点实验室，昆明 650201）

摘要：昆虫的味觉受体是一类关键的化学感受器，能够探测外部环境的刺激，并对昆虫的寄主选择、摄食、交配

和产卵等行为产生影响。本研究以重大入侵害虫番茄潜叶蛾 Tuta absoluta （Meyrick）为研究对象，为明确番茄潜

叶蛾味觉受体基因家族（Gustatory Receptor，GR）特征和探讨番茄潜叶蛾不同发育阶段GR家族基因的表达情况，

利用生物信息学方法对番茄潜叶蛾 GR 基因进行鉴定、染色体定位、系统发育分析及龄期表达分析。结果表明，

鉴定出番茄潜叶蛾 GR 基因 62 个，且分布于 19 条染色体上，编码蛋白质序列长度为 318~2 034 bp，平均外显子

（Exon）片段数量为 5个，具有 1~7个跨膜区。系统发育分析表明，番茄潜叶蛾GR基因可分为 4个亚家族，包括苦

味受体（35个）、二氧化碳受体（1个）、糖受体（5个）和Gr43a-like受体（7个），其余基因则未分类。不同发育

阶段的表达分析表明，番茄潜叶蛾GR基因在不同发育阶段的表达存在显著差异。研究结果为进一步明确番茄潜

叶蛾味觉受体基因功能，揭示其与寄主植物的协同进化关系奠定了基础，这些发现为利用功能植物来控制番茄潜

叶蛾提供了科学依据，并为从味觉受体角度开发新的害虫防控技术奠定基础。
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Identification of the gustatory receptor gene family of Tuta absoluta and 

its expression analysis at different developmental stages
LIAO Gang, ZHOU Zhong-Lin, XIANG Ting-Ting, CHEN Ya-Ping, GUI Fu-Rong, SUN Zhong-Xiang* 
(College of Plant Protection, Yunnan Agricultural University/State Key Laboratory for Conservation and 
Utilization of Bio-Resources in Yunnan, Kunming 650201, China)
Abstract: Insect gustatory receptors are a crucial class of chemoreceptors that can detect external 
environmental stimuli and influence insect behaviors such as host selection, feeding, mating, and 
oviposition. This study focused on the invasive pest Tuta absoluta (Meyrick) that affected tomatoes. To 
elucidate the characteristics of the gustatory receptor (GR) gene family in T. absoluta and investigate the 
expression patterns of GR genes across different developmental stages, we employed bioinformatics 
approaches to identify, chromosomally locate, conduct phylogenetic analysis, and analyze age-stage 
expression profiles of the GR genes in T. absoluta. The results indicated that 62 GR genes of the T. 
absoluta moth were identified and distributed on 19 chromosomes. The length of the encoded protein 
sequence ranged from 318 to 2034 bp, with an average of 5 exon fragments and 1 to 7 transmembrane 
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regions. Phylogenetic analysis revealed that the GR genes of the T. absoluta could be categorized into four 
distinct subfamilies: bitter taste receptors (35 genes), carbon dioxide receptors (1 gene), sugar receptors (5 
genes), and Gr43a-like receptors (7 genes). The remaining genes have not been classified yet. Expression 
analysis across different developmental stages revealed that the GR genes of the T. absoluta exhibited 
significant variation in expression levels throughout its life cycle. The research results provided a solid 
foundation for further elucidating the functions of gustatory receptor genes in the T. absoluta and 
uncovering its co-evolutionary relationship with host plants. These findings offered scientific evidence for 
controlling the T. absoluta by functional plants and lay the foundation for developing novel pest control 
technologies from a gustatory receptor perspective.
Key words: Tuta absoluta; gustatory receptor; gene family; phylogeny; bioinformatics analysis

番茄潜叶蛾Tuta absoluta是一种起源于南美洲

的世界性入侵害虫，主要以幼虫危害作物，尤其

对茄科作物番茄危害严重，危害时潜入茄科作物

叶肉中取食，形成潜道，或取食果实造成变形，

影响正常发育（Silva et al.，2021），已对中国 13个

省份种植的茄科作物造成危害且范围在不断扩大

（张桂芬，2022）。目前虽已有交配干扰或性诱捕

杀、农业防治和化学防治，但每年仍可造成相当

大的经济损失 （Desneux et al.，2011）。昆虫的化

学接收受体是一个大而多样化的 7个跨膜结构域受

体的超家族，这些受体的表达和功能分析被用来

确定受体配体，并将受体映射到神经元的功能类

别上（Dahanukar and Hallem，2005）。因此，对番

茄潜叶蛾化学感受器中的味觉受体基因家族进行

鉴定，不仅能更好的用于确定受体配体，还对深

入理解番茄潜叶蛾的分布格局和入侵特性机制具

有重要意义。

昆虫的味觉受体属于配体门控离子通道，是

拥有 7个跨膜结构域的 G蛋白偶联受体（G protein 
coupled receptors，GPCR） 家族 （Clyne and Warr，
2000），最早是在模式生物黑腹果蝇 Drosophila 
melanogaster 的部分基因组信息中发现，鉴定出了

60个味觉受体基因，这些基因编码了 68个不同的

味觉受体（Robertson and Warr，2003）。而不同受

体基因在结构、功能及表达模式上也存在显著区

分特征，如苦味受体基因的主要功能是感知苦味

物质，防止生物体摄入有毒的化合物；而糖受体

基因主要功能是识别和结合糖类分子，从而使生

物体能够感知甜味，但两者均属于GPCR家族成员

（Jiao， 2007；Watanabe， 2011）。随着赤拟谷盗

Tribolium castaneum、家蚕 Bombyx mori、意蜂 Apis 

mellifera ligustica、豌豆蚜 Acyrthosiphon pisum 等大

量昆虫基因组测序的完成，这些昆虫中的味觉受

体也被成功鉴定（George et al.，2006；Stephen et al.，
2008；Xia et al.，2008；Davis，2010）。目前，对

番茄潜叶蛾味觉受体基因家族的鉴定还未有报道，

鉴于味觉受体在昆虫的取食选择、寄主识别以及

繁殖等行为中发挥着关键作用，深入探究番茄潜

叶蛾的味觉受体基因家族，探讨味觉受体基因的

进化关系以及在不同龄期的表达分布，可拓宽对

番茄潜叶蛾的防治视野。

本研究基于番茄潜叶蛾的全基因组序列，并

结合 BLAST 同源比对和基于结构域的 HMMER 分

析，成功地鉴定出了番茄潜叶蛾味觉受体基因家

族中的 GR 基因，并进一步采用 MAFFT 软件对番

茄潜叶蛾和其他 5种昆虫 GR基因家族的代表序列

进行比对。最后采用 IQ-TREE 软件开展系统发育

分析，旨在揭示各基因在不同发育阶段的表达水

平差异，研究结果为开发绿色、无公害、高效的

番茄潜叶蛾防治方法提供了宝贵的信息。

1  材料与方法

1.1  番茄潜叶蛾味觉受体基因GR的鉴定及染色体

定位

利用番茄潜叶蛾的全基因组序列 （NCBI：
https://www.ncbi）、gff 注释文件、总 CDS 序列及总

蛋白序列，使用两种方法鉴定番茄潜叶蛾GR家族

基 因 ： BLAST 与 TBtool 的 同 源 比 对 （sv0.665）
（Chen et al.，2020） 和基于 domain 的 HMMER 与

BITACORA 的比对 （v1.3）（Vizueta et al.，2020）。

将最终的鉴定结果与这两个软件的结果相结合，

过滤出不完整的注释序列。完成鉴定后，对识别
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出的番茄潜叶蛾GR基因进行染色体定位，以评估

GR基因在染色体上的分布模式。

1.2  番茄潜叶蛾GR基因进化树构建与分析

下载模式昆虫黑腹果蝇，以及与番茄潜叶蛾

同为鳞翅目的草地贪夜蛾 Spodoptera frugiperda、家

蚕 、 菜 粉 蝶 Pieris rapae 和 棉 铃 虫 Helicoverpa 
armigera这 5个物种的GR基因家族的代表性序列，

将番茄潜叶蛾的 GR 基因和这 5 个物种的 GR 基因

进行了系统发育分析。通过使用 MAFFT 软件

（v7.520）（Katoh and Standley，2013） 进行序列对

齐 ， 使 用 IQ-TREE 软 件 （v2.0）（Minh et al.，
2020）进行系统发育分析，bootstrap运算 1 000次，

GR 基因最优氨基酸替换模型为 LG+G+F，为了便

于区分，同一昆虫的基因用相同颜色进行了标注。

1.3  番茄潜叶蛾GR基因的龄期分布表达

番茄潜叶蛾生命周期包括卵、幼虫（有 4个龄

期）、蛹和成虫 4个发育阶段，是一种全变态的昆

虫。为此，本研究通过访问 NCBI SRA 数据库

（https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sra） 检索与番茄潜叶

蛾龄期相关的RNA-seq数据，并对检索结果中 3个

与番茄潜叶蛾发育阶段相关的关键 BioProject数据

进行编号：分别为 PRJNA926790、PRJNA291932
和 PRJNA261241，使用 Kallisto 计算 T. absoluta 中

GR 基因家族所有基因的表达水平 （Bray et al.，
2016），并根据该基因的 TPM值通过热图 Z转换后

的表达式显示表达水平。此外，使用 ImageGP工具

（Chen et al.，2022）分析了不同龄期的番茄潜叶蛾

GR基因的表达模式。

2  结果与分析

2.1  番茄潜叶蛾味觉受体基因GR的鉴定

展示了番茄潜叶蛾GR基因的详细特征，包括

基因名称、基因组序列标识符、染色体位置、编

码蛋白质序列长度（CDS）、外显子数量和跨膜结

构域（TMSs）数量（表 1）。共鉴定出 62 个 GR 基

因，结合物种（Tabs）和受体类型（GR）为每个

基因进行了重命名。基因的编码序列长度范围在

318~2 034 bp 之 间 变 化 显 著 ， 最 长 的 基 因 是

TabsGR61 （2 034 bp），含有多个不同类型的结构

域，其中包含 1个关键跨膜结构域，具有特定的排

列顺序，可能意味着其编码的蛋白质具有更复杂

的结构和功能，而最短的基因是 TabsGR35 和

TabsGR55 （318 bp），均含有 2 个跨膜结构域，其

结构域功能相对简单，且可能是从长序列基因中

通过基因片段丢失或简化等进化过程产生。外显

子数量平均为 5个，但各基因间差异明显，范围从

1 个 （TabsGR42） ~13 个 （TabsGR11），这种变化

可能与基因的功能复杂性有关，外显子数量较多

的基因可能参与更复杂的调控或功能；而外显子

数量较少的基因可能具有相对较为简单直接的转

录和翻译过程，其功能可能更为专一。跨膜结构

域特征为所有基因均具有 1~7个跨膜区，跨膜结构

域的存在是味觉受体功能的关键，表明这些基因

在感知外部化学信号方面的重要性。

表1  番茄潜叶蛾GR基因的鉴定和特性

Table 1  Identification and characteristics of GR gene in Tuta absoluta

TabsGR01

TabsGR02

TabsGR03

TabsGR04

TabsGR05

TabsGR06

TabsGR07

Tabs002346.1
Tabs001142.1
Tabs017612.1
Tabs018616.1
Tabs010406.1
Tabs002878.1
Tabs001360.1

chr1
chr2
chr2
chr2
chr2
chr2
chr2

22655407
5890375
5906509
5929192
5957298
5992912
6016068

22658432
5904939
5925510
5932337
5962114
6007955
6033446

339
1134
1512
420

1032
1320
1647

4
8

12
4
9

10
12

1
5
5
2
5
6

10

基因名称

Gene name
Genome identifier

基因组序列

位点Locus
染色体

Chr.
起始密码子

Starting
终止密码子

Ending
编码序列

CDS
外显子

Exon
跨膜结构域

TMSs
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TabsGR08

TabsGR09

TabsGR10

TabsGR11

TabsGR12

TabsGR13

TabsGR14

TabsGR15

TabsGR16

TabsGR17

TabsGR18

TabsGR19

TabsGR20

TabsGR21

TabsGR22

TabsGR23

TabsGR24

TabsGR25

TabsGR26

TabsGR27

TabsGR28

TabsGR29

TabsGR30

TabsGR31

TabsGR32

TabsGR33

TabsGR34

TabsGR35

TabsGR36

TabsGR37

TabsGR38

Tabs020814.1
Tabs004095.1
Tabs020096.1
Tabs017382.1
Tabs012476.1
Tabs020011.1
Tabs018571.1
Tabs021529.1
Tabs000373.1
Tabs010444.1
Tabs018810.1
Tabs021233.1
Tabs021514.1
Tabs005139.1
Tabs001647.1
Tabs005698.1
Tabs000259.1
Tabs000477.1
Tabs009612.1
Tabs008560.1
Tabs015886.1
Tabs014906.1
Tabs013320.1
Tabs000613.1
Tabs016197.1
Tabs001132.1
Tabs000530.1
Tabs020977.1
Tabs010199.1
Tabs007832.1
Tabs002604.1

chr2
chr2
chr2
chr2
chr2
chr3
chr3
chr3
chr3
chr3
chr3
chr3
chr3
chr3
chr3
chr4
chr7
chr7
chr7
chr7
chr8
chr8
chr9

chr11
chr11
chr12
chr12
chr13
chr13
chr13
chr13

6056500
6066515
6079715
6087457
6168027

16981222
17043455
17049227
17055241
18428243
18441376
18445867
18455804
23210309
23227631
23038039
3633385
9374966

15353642
15762268
10379669
13734115
10943142
6509121

10332138
7671860
7677911
3856497
3868012
3884317
3891930

6062092
6074806
6086070
6109441
6174014

16987128
17045089
17050824
17057990
18431744
18442328
18449403
18456770
23214276
23228972
23046419
3640114
9375965

15368583
15775771
10385014
13737414
10945636
6510365

10333292
7673633
7680483
3857037
3870127
3888389
3893562

543
909

1140
1473
1302
450
399
468
426
477
384
474
384
423
624

1080
1002
399

1335
1335
426
597

1248
963
621
624
936
318
324
633
366

6
9
9

13
10
4
3
3
3
3
3
3
3
4
4
7
7
3
6
6
3
4
4
4
4
4
3
3
3
5
3

3
3
6
6
6
2
2
2
2
2
1
2
1
3
3
4
4
3
6
7
3
3
7
6
3
1
5
2
2
3
2

续表1 Continued table 1

基因名称

Gene name
Genome identifier

基因组序列

位点Locus
染色体

Chr.
起始密码子

Starting
终止密码子

Ending
编码序列

CDS
外显子

Exon
跨膜结构域

TMSs
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TabsGR39

TabsGR40

TabsGR41

TabsGR42

TabsGR43

TabsGR44

TabsGR45

TabsGR46

TabsGR47

TabsGR48

TabsGR49

TabsGR50

TabsGR51

TabsGR52

TabsGR53

TabsGR54

TabsGR55

TabsGR56

TabsGR57

TabsGR58

TabsGR59

TabsGR60

TabsGR61

TabsGR62

Tabs014101.1
Tabs010519.1
Tabs012159.1
Tabs020501.1
Tabs010879.1
Tabs010768.1
Tabs005621.1
Tabs010372.1
Tabs017582.1
Tabs015253.1
Tabs008050.1
Tabs000416.1
Tabs005919.1
Tabs016519.1
Tabs004711.1
Tabs007001.1
Tabs007333.1
Tabs010567.1
Tabs020134.1
Tabs009247.1
Tabs007625.1
Tabs017020.1
Tabs020565.1
Tabs018655.1

chr13
chr14
chr15
chr15
chr16
chr17
chr17
chr17
chr17
chr17
chr17
chr19
chr19
chr19
chr19
chr20
chr21
chr21
chr21
chr21
chr21
chr21
chr22
chr24

18066370
16730354
5050799
8390664

62945
3503237
8658227
9325903
9571225
9576940

15044821
8907405
8913615
8951919
9014170

13925267
8452047

12260762
12317416
12326113
12333774
12375805
3335639

10573930

18106480
16731306
5052927
8391899

69874
3505012
8660818
9347198
9575771
9583251

15057677
8907806
8914509
8952320
9014571

13929439
8455206

12285335
12324780
12332145
12348225
12402034
3358897

10625505

1149
369
510

1236
720
438
372

1335
1311
777
450
330
507
330
330

1284
318

1401
789

1017
1296
1395
2034
1599

7
3
3
1
3
3
3
8
3
4
5
2
3
2
2
4
3

11
6
7
9

11
3
4

7
2
3
3
2
2
2
7
5
5
1
1
1
1
1
6
2
7
4
4
8
5
1
7

续表1 Continued table 1

基因名称

Gene name
Genome identifier

基因组序列

位点Locus
染色体

Chr.
起始密码子

Starting
终止密码子

Ending
编码序列

CDS
外显子

Exon
跨膜结构域

TMSs

2.2  番茄潜叶蛾GR基因染色体定位

对番茄潜叶蛾GR基因在染色体上的分布情况

进行展示（图 1），结果表明，62个TabsGR基因均

被定位到番茄潜叶蛾的染色体上，且分布于 19条

不同的染色体上，表明GR基因在番茄潜叶蛾基因

组中占一定比例，没有集中于某几条特定染色体，

而是分散在多个染色体区域。不同染色体上的GR
基因数量也存在明显差异。其中 2号染色体上 GR
基因的数量最多，达到 11个；其次是 3号染色体，

含有 10个；而 1号、4号、7号、11号、13号、16
号、18号和 19号染色体上各仅有 1个；10号、14
号、15号和17号染色体上分别有4~5个。
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图1  番茄潜叶蛾GR基因的染色体定位

Fig. 1  Chromosome localization of GR genes in Tuta absoluta genome

2.3  番茄潜叶蛾GR基因演化关系

味觉受体基因家族的特征，在寻找新型害虫

防治策略方面具有重要意义，本研究展示了番茄

潜叶蛾与其他 5种昆虫（黑腹果蝇、草地贪夜蛾、

家蚕、菜粉蝶和棉铃虫） GR基因家族的系统发育

关系（图 2）。系统发育树显示，番茄潜叶蛾的GR
基因在不同昆虫中具有相似性和多样性，反映了

这些基因在进化过程中的功能分化。其中，苦味

受体基因数量最多，基因数量多达 35个，占比较

大（图1中绿线所示）；CO2受体基因数量最少，仅

包含 1个CO2受体基因（TabsGR01）（图 1中蓝线所

示）；糖受体和 Gr43a-like 受体基因数量适中，分

别 有 5 个 糖 受 体 基 因 （TabsGR02、 TabsGR05、
TabsGR08、TabsGR11和 TabsGR12）（图 1中黄线所

示） 和 7 个 Gr43a-like 受 体 基 因 （TabsGR23、
TabsGR24、 TabsGR56、 TabsGR57、 TabsGR58、
TabsGR59 和 TabsGR60）（图 1 中红线所示）。不同

昆虫的 GR 基因在进化树上呈现出的这种聚类模

式，可表明在昆虫的进化过程中，味觉受体基因

家族既具有保守的部分，也发生了一定程度的

分化。
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图2  六种昆虫GR基因家族的系统发育关系

Fig. 2  Phylogenetic relationships of the GR gene family in six insect species
注：Bm，家蚕；Dm，黑腹果蝇；Ta，番茄潜叶蛾；Ha，棉铃虫；Pr，菜粉蝶；Sf，草地贪叶蛾。同一昆虫的基因用相同

的颜色表示。Note: Bm, Bombyx mori; Dm, Drosophila melanogaster; Ta, Tuta absoluta; Ha, Helicoverpa armigera; Pr, Pieris rapae; Sf, 
Spodoptera frugiperda. Genes from the same insect were represented by the same colors.

2.4  番茄潜叶蛾GR基因的龄期分布表达

通过热图对番茄潜叶蛾 TabsGR 基因在不同发

育阶段（卵、幼虫、蛹和成虫）的表达水平进行

展示（图 3），表达分析结果表明，TabsGR 基因在

不同发育阶段的表达量存在显著差异，在幼虫阶

段，1 龄幼虫苦味受体基因 TabsGR49 表达较高；

2 龄幼虫也是苦味受体基因 TabsGR37 和 TabsGR51
表达较高；到 3 龄幼虫时，糖受体基因 TabsGR11
和 苦 味 受 体 基 因 TabsGR20 均 相 对 表 达 较 高 ；

而 4 龄幼虫 Gr43a-like 受体基因 TabsGR23 表达较

高，表明随着幼虫的生长发育，其味觉受体基因

的表达发生动态变化，以适应不同龄期对食物和

环境的需求。蛹期和成虫期也有各自独特的表达

模式，蛹期的 TabsGR03和 TabsGR40表达较高，成

虫期则具有较多表达量高的 TabsGR 基因，包含糖

受体基因 TabsGR02、苦味受体基因 TabsGR36、
Gr43a-like 受 体 基 因 TabsGR57 和 CO2 受 体 基 因

TabsGR01。
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                           A                                                            B                                                         C
图3  TabsGR基因在番茄潜叶蛾不同发育阶段的表达水平热图

Fig. 3  Heatmap of the expression levels of the TabsGR gene at different developmental stages of Tuta absoluta

注：A，BioProject编号为PRJNA926790；B，BioProject编号为PRJNA291932；C，BioProject编号为PRJNA261241。L-1、L-2、
L-3 和 L-4 分别代表 1 龄、2 龄、3 龄和 4 龄幼虫，热图是 Z 转换后的表达式。Note: A, BioProject number was PRJNA926790; 
B, BioProject number was PRJNA291932; C, BioProject number was PRJNA261241. L-1, L-2, L-3, and L-4 represented the first, 
second, third, and fourth instar larvae, respectively. The heat map was the expression after Z-transformation.

3  结论与讨论

昆虫化学感受器是进行物种进化与追溯起源

研究的一项重要工具。果蝇的化学感受器超家族

分子进化模式表明，其属于古老的化学感受器超

家 族 ， 至 少 可 以 追 溯 到 节 肢 动 物 的 起 源 。

（Robertson，2003；Himmel，2023）。味觉受体基

因家族属于昆虫化学感受器超家族中的一员，在

昆虫选择寄主、觅食、交配以及产卵等行为中发

挥着至关重要的作用（Dethier，1982）。本研究致

力于运用生物信息学手段探究番茄潜叶蛾味觉受

体基因家族，深入剖析这些基因在番茄潜叶蛾不

同发育阶段的表达模式，旨在鉴定番茄潜叶蛾的

味觉受体基因，揭示其不同龄期分布表达，为开

发新型、环保且高效的害虫防治策略提供科学

依据。

本研究对番茄潜叶蛾味觉受体基因进行鉴定，

成 功 鉴 定 出 62 个 番 茄 潜 叶 蛾 味 觉 受 体 基 因

（TabsGR），这些基因分布于 19条不同染色体，而

系统发育分析表明，番茄潜叶蛾味觉受体基因家

族包含了CO2受体基因、苦味受体基因、糖受体基

因和Gr43a-like受体基因。对于不同类型的受体基

因，可反映该家族基因在进化过程中的多样性和

功能分化（Wanner，2010）。同时，在番茄潜叶蛾

不同发育阶段味觉受体基因的表达模式和表达丰

度也存在显著差异表明，味觉受体基因在番茄潜
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叶蛾的生长、发育、繁殖以及与环境的相互作用

过程中发挥着关键且动态变化的作用。幼虫阶段

味觉受体主要是识别适合寄主组织和迅速定位，

且表明幼虫在不同生长阶段对能量和营养物质需

求的差异（Ozaki et al.，2011；Zhang，2022）。蛹

阶段味觉受体与内部生理重塑关联，到了成虫阶

段，味觉受体又与繁殖行为紧密联系 （Chen，
2022；Ma and Meslin，2022），揭示味觉受体在番

茄潜叶蛾生态适应中的核心地位。

在长期的进化进程中，番茄潜叶蛾与寄主植

物之间形成了复杂的协同进化关系。为了适应寄

主植物的化学防御物质以及获取必要的营养资源，

味觉受体基因家族经历了适应性进化。苦味受体

基因数量较多可能是为了识别和规避寄主植物中

的有毒次生代谢产物，从而避免取食有害组织

（Kasubuchi，2018）；糖受体基因则有助于其精准

定位和摄取富含营养（如糖分）的食物来源，如

番茄果实，以满足生长发育和繁殖需求 （Liu and 
Yan，2019）。这种基因家族的多样性和功能分化

是番茄潜叶蛾在与寄主植物长期相互作用过程中

逐渐形成的适应性特征，使其能够在复杂的生态

环境中生存和繁衍（Negin，2023）。而不同昆虫的

GR基因在进化树上的聚类模式，则说明味觉受体

基因家族在昆虫进化过程中的双重特性（Suzuki，
2018），保守基因意味着在漫长的进化过程中，关

键的味觉感知功能始终保留，这些功能对于昆虫

的生存和繁衍至关重要；基因的分化则反映了昆

虫为适应不同生态环境和食性而做出的改变，推

动昆虫在不同生态位中的演化和生存，两者共同

塑造了昆虫丰富的味觉感知系统与生态适应性

（Chen，2024）。

分子层面上，番茄潜叶蛾味觉受体基因在不

同发育阶段的特异性表达受到多种因素协同调控。

表观遗传修饰如 DNA 甲基化和组蛋白修饰就可能

参与其中，通过改变染色质结构和基因可及性，

对味觉受体基因的转录活性进行精细调控，使昆

虫能够根据环境变化及时调整味觉感知能力，增

强对环境的适应性（Warren，2017）。这种多层次

的分子调控机制确保了番茄潜叶蛾在不同发育阶

段能够准确感知外界化学信号，从而做出相应的

生理和行为反应，优化生存和繁殖策略。

综上所述，本研究成功鉴定筛选出影响该害

虫成虫寄主定位与幼虫寄主适应的关键味觉受体

及染色体定位，一共鉴定到 62个味觉受体基因且

定位在 19条染色体上，同时阐明了这些基因在害

虫不同发育阶段的表达差异。这些发现不仅填补

了番茄潜叶蛾味觉受体研究领域的知识空白，而

且为利用功能植物进行害虫防控提供了坚实的科

学基础。此外，本研究还为开发新型、高效且具

有针对性的害虫防控技术奠定了基础，有望在农

业生产中为更环保、有效地管理番茄潜叶蛾提供

帮助。
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