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摘  要  【目的】 蓟马科是一类重要的经济昆虫，目前一些种类的传统形态系统分类还存在争议，本研

究采用分子标记对蓟马科的系统发育进行探讨。【方法】 对蓟马科 9 属 27 种蓟马的 mtDNA-COⅠ基因的

变异进行分析，采用邻接法、最大似然法和贝叶斯法构建系统发育树。【结果】 研究表明在比对的 432 bp

的序列中，有 207 个保守位点，222 个变异位点，3 个缺失位点，序列 A+T 含量为 68.3%，具有 A、T 偏

倚性；蓟马种间的序列分歧度变化在 15.6~40.0 之间。【结论】 系统进化树支持针蓟马亚科为蓟马科最为

原始的类群；棍蓟马亚科与绢蓟马亚科、蓟马亚科形成姐妹群；绢蓟马亚科与蓟马亚科有较近的亲缘关系，

支持 Mound 四亚科的分类系统。 

关键词  蓟马科，系统发育，mtDNA-COⅠ，亲缘关系 
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Abstract  [Objectives]  The Thripidae consists of a lot of economically important insect pests. At present, the traditional 

morphological classification system remains controversial with respect to some species. In this paper, the phylogeny of 

Thripidae was investigated using molecular markers. [Methods]  Sequence variation in the mtDNA-COⅠ gene of 9 genera 

and 27 species in the Thripidae was analyzed. Phylogenetic trees were constructed with Neighbor-Joining, maximum 

likelihood and Bayesian methods. [Results]  The results show that there were 207 conservative sites, 222 variable sites and 3 

missing loci in the 432 bp sequence analysed. The percentage of A+T was 68.3%. Sequence divergence among species ranged 

from 15.6 to 40.0. [Conclusion]  The phylogenetic tree supports the hypotheses that the Panchaetothripinae are a relatively 

primitive group, the Dendrothripinae, Sericothripinae and Thripinae are a sister group, and that the Sericothripinae and 

http://www.cnki.net/KCMS/detail/%20%20%20%20%20%20%20%20%20%20%20%20search.aspx?dbcode=CJFQ&sfield=inst&skey=%e7%ba%a2%e6%b2%b3%e5%ad%a6%e9%99%a2%e7%94%9f%e5%91%bd%e7%a7%91%e5%ad%a6%e4%b8%8e%e6%8a%80%e6%9c%af%e5%ad%a6%e9%99%a2&code=0085055;0181399;


·140· 应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology 51 卷 
 

 

 

 

 

Thripinae have a close genetic relationship. This supports Mound’s four subfamilies classification system. 
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蓟 马 科 （ Thripidae ） 隶 属 缨 翅 目

（Thysanoptera），锯尾亚目（Terebrantia），是一

类重要的经济昆虫。蓟马科包括约 326 属 2 060

余种，少数捕食性，多数食叶或在花中活动

（Mound and Mossis, 2007）。目前国内外对蓟马

科的系统分类还存在争议，国外主要采用 Mound

和 Mossis（2007）的分类系统，将蓟马科分为 4

个亚科，即针蓟马亚科（Panchaetothripinae）、

棍蓟马亚科（Dendrothripinae）、绢蓟马亚科

（Sericothripinae）和蓟马亚科（Thripinae）。国

内主要采用韩运发（1997）的分类系统，蓟马科

分为两个亚科，即针蓟马亚科和蓟马亚科，将棍

蓟 马 亚 科 和 绢 蓟 马 亚 科 降 为 棍 蓟 马 族

（Dendrothripini）和绢蓟马族（Sericothripini），

归入蓟马亚科中。 

由于蓟马的个体微小，可供比较的形态特征

有限，因此分类系统还存在许多争议（Morris and 

Mound, 2003）。基于 PCR 技术的分子鉴定，有

效地弥补了传统形态鉴定的诸多不足。目前，

mtDNA 已在缨翅目种类的识别和鉴定中得到广

泛应用。研究发现 mtDNA-COⅠ基因可实现未

知蓟马种类的鉴定（Brunner et al., 2002; 游中华

等, 2007; Karimi et al., 2010; 魏书军等, 2010; 

乔玮娜等, 2012）。此外 mtDNA-COⅠ基因还用

于研究缨翅目亚目、科的系统发育、隐存种和种

内分化（Crespi et al., 1996; Morris and Mound, 

2003; Toda and Murai, 2007; Rugman-Jones et al., 

2010）。本研究对蓟马科 9 属 27 种蓟马的

mtDNA-COⅠ基因片段的变异分析，构建系统发

育树，旨在为蓟马科的系统分类提供分子生物学

方面的证据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

本研究中蓟马种类的采集时间、采集地点、

寄主、测序个体数及 GenBank 登录号见表 1。野

外采集的标本用 75%酒精保存，带回实验室进行

初步的形态鉴定后放入 95%酒精中，20℃冰箱

保存备用。 

1.2  基因组 DNA 的提取 

参照张利娟等（2011）的方法，部分步

骤有改进。（1）将用无菌微针刺穿过的蓟马

放入装有 40 μL STE 缓冲液（0.1 mol/L NaCl，

0.01 mol/L Tris-HCl，0.001 mol/L EDTA，pH 

8）的 0.2 mL 的离心管中。（2）加入 3 μL 的

蛋白酶 K（20 mg/mL），而后 3 000 r/min 离

心 1 min。（3）58℃水浴 3~4 h，水浴过程中

每隔 1 h 拿出来混匀一次。（4）水浴结束后，

将样品放入 PCR 扩增仪进行蛋白酶的灭活，

95℃变性 5 min。（5）3 000 r/min 简单离心 1 

min，4℃保存备用。每种蓟马检测 6~15 头，

如出现多个单倍型，则选取出现频率最高的

进行分析。  

1.3  PCR 扩增及测定 

采用 Brunner 等（2002）报道的引物，引物

为：mtD7.2F：5′-ATTAGGAGCHCCHGAYATA 

GCATT-3′ ， mtD9.2R ： 5′-CAGGCAAGAT 

TAAAATATAAACTTCTG-3′。扩增反应体系为

50 μL，体系包括：2 μL DNA 模板、5 μL l0×Buffer

（ MgC12 1.5 mmol/L ）、 4 μL dNTPs （ 2.5 

mmol/L），0.5 μL Taq DNA 聚合酶（5 U/μL）（大

http://www.cnki.net/KCMS/detail/%20%20%20%20%20%20%20%20%20%20%20%20%20%20%20%20search.aspx?dbcode=CJFQ&sfield=au&skey=%e4%b9%94%e7%8e%ae%e5%a8%9c&code=27294026;09682126;23339023;25865125;24305192;14211996;23339024;
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连宝生物，TaKaRa），上下游引物各 1.0 μL（10 

pmol/μL），加灭菌双蒸水至 50 μL。PCR 步骤如

下：94℃预变性 5 min； 94℃变性 40 s，55℃退

火 l min，72℃延伸 l min，共 35 个循环；72℃

后延伸 10 min，4℃保存。扩增产物用 1.0%琼脂

糖凝胶电泳检测。所得目的片段的测序由上海生

工生物工程有限公司完成，测序反应在 ABI 

3730XL 测序仪上进行。 

1.4  mtDNA-COⅠ序列变异分析 

所测得的 mtDNA-COⅠ基因序列用 Seqman

进行拼接并辅以人工矫正。将拼接矫正过的

DNA 序列在 NCBI 上进行 BLAST 相似性搜索，

结合下载的 8 属 17 种蓟马的相应序列分析（表

2）。采用 MEGA 4.0 软件分析序列的碱基组成、

变异位点和转换/颠换值（R）。 
 

 

表 1  样品来源及 GenBank 登录号 

Table 1  Sample source and GenBank accession no. 

属 

Family 

种类 

Species 

采集地 

Sampling locality 

采集时间 

Sampling 

time 

寄主植物 

Host plant 

测序个数 

Number of 

sequenced 

individuals 

登录号 

GenBank 

accession 

no. 

花蓟马属 

Frankliniella 

花蓟马 

F. intonsa Trybom 

云南省华坪县 

Huaping, Yunnan 
2008.7 

油菜 

Brassica campestris 
12 JF719592 

西花蓟马 

F. occidentalis Pergande 

云南省昆明市 

Kunming, Yunnan 
2009.4 

三叶草 

Trifolium repens 
15 JF719597 

蓟马属 

Thrips 

八节黄蓟马 

T. flavidulus Bagnall 

广西省来宾市 

Laibin, Guangxi 
2009.4 

川滇金丝桃 

Hypericum forrestii 
15 JF719582 

黄胸蓟马 

T. hawaiiensis Morgan 

云南省泸水县 

Lushui, Yunnan 
2009.5 

油菜 

Brassica campestris 
14 JF719602 

烟蓟马 

T. tabaci lindeman 

云南省临沧市 

Lincang, Yunnan 
2010.6 

韭菜 

Allium tuberosum 
15 JF719579 

蒲公英蓟马 

T. trehernei Priesner 

云南省大理市 

Dali, Yunnan 
2010.5 

蒲公英 

Taraxacum officnala 
6 JF719607 

T. alatus Bhatti 
云南省鹤庆县 

Heqing, Yunnan 
2010.5 

九里香 

Murraya paniculata 
12 JF719580 

硬蓟马属 

Scirtothrips 

茶黄硬蓟 

S. dorsalis Hood 

云南省华坪县 

Huaping, Yunnan 
2010.4 

芒果 

Mangifera indica 
15 JF719590 

大蓟马属 

Megalurothrips 

端大蓟马 

M. distalis Karny 

云南省昆明市 

Kunming, Yunnan 
2010.5 

三叶草 

Trifolium repens 
15 JF719591 

棍蓟马属 

Dendrothrips 

茶棍蓟马 

D. minowai Priesner 

云南省普洱市 

Puer, Yunnan 
2010.6 

茶树 

Camellia sinensis 
8 JF719589 

三鬃蓟马属 

Lefroyothrips 

褐三鬃蓟马 

L. lefroyi Bagnall 

云南省楚雄市 

Chuxiong, Yunnan 
2009.6 

蔷薇 

Rosa multiflora 
6 JF719600 
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1.5  系统发育分析 

采用 DAMBE 4.5.18 软件（Xia and Xie, 

2001）对核苷酸替代饱和性进行分析。采用

MEGA 4.0 软件构建 mtDNA-COⅠ基因序列的

NJ 树，基于 Kimura-2-Parameter 模型，进化树检

验运用 Bootstrap 1 000 次重复。用 Phyml 3.0 软

件（Guindon and Gascuel, 2003）构建 ML 树， 

1 000次重复。用 Mrbayes 3.1.2 软件（Huelsenbeck 

et al., 2001）构建 Bayesian 树，运行 4 个马尔科

夫链，共运行 2 000 000 代，每 100 代储存一次

树，舍弃老树样本（250 代）构建一致树。 

2  结果与分析 

2.1  mtDNA-COⅠ的组成和变异 

对蓟马科 9 属 27 种蓟马的 mtDNA-COⅠ基

因分析，最终界定 432 bp 的序列长度用于系统

发育分析。序列中有 207 个保守位点，222 个变

异位点，3 个缺失位点。变异位点包括 29 个单

一变异位点、193 个简约信息位点。所有序列 T、

C、A、G 含量分别为：37.4%、18.2%、30.9% 
 

 

 

 

表 2  GenBank 中的序列数据 

Table 2  Sequences data in GenBank 

属 

Family 

种类 

Species 

地区 

Region 

登录号 

GenBank 

accession no. 

花蓟马属 Frankliniella 

F. cephalica Crawford 日本 Japan AB277219 

禾蓟马 F. tenuicornis Uzel 中国 China EF213761 

F. fusca Hinds 美国 USA AB277218 

梳缺花蓟马 F. schultzei Trybom 南非 South Africa FN545979 

F. bispinosa Morgan 美国 USA AB277216 

蓟马属 Thrips 

黄蓟马 T. flavus Schrank 英国 United Kingdom AM932039 

棕榈蓟马 T. palmi Karny 日本 Japan FN546133 

色蓟马 T. coloratus Schmutz 日本 Japan AB277221 

硬蓟马属 Scirtothrips 

S. citri Moulton 美国 USA EU101005 

S. bounties Mound 墨西哥 Mexico EU101006 

S. frondis Hoddle 澳大利亚 Australia EU101003 

S. inermis Priesner 澳大利亚 Australia EU101002 

裂绢蓟马属 Hydatothrips H. adolfifriderici Karny 南非 South Africa FN546010 

绢蓟马属 Sericothrips S. staphylinus Haliday 英国 United Kingdom FN546050 

棍蓟马属 Dendrothrips D. degeeri Uzel 英国 United Kingdom FN545968 

http://entnemdept.ufl.edu/creatures/veg/thrips/common_blossom_thrips.htm
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纹蓟马属 Aeolothrips 白腰纹蓟马 A.albicinctus Haliday 英国 United Kingdom FN545942 

阳针蓟马属 Heliothrips 温室蓟马 H. haemorrhoidalis Bouche 瑞士 Switzerland AF378683 

 

图 1  蓟马科 COⅠ片段的替代饱和度分析 

Fig. 1  Substitution saturation analysis of Thripidae based on COⅠsegment 
 

和 13.6%，A+T 含量（68.3%）明显高于 G+C 含

量（31.4%），碱基组成表现出明显的偏倚性，序

列的转换与颠换比值（R）为 0.741。其中，密码

子第 1 位、第 2 位、第 3 位点的 R 值分别为 0.945、

0.871 和 2.276，转换的发生以 T→C，C→T 为主

（占 67.93%），蓟马种间的序列分歧度变化在

15.6~40.0 之间。 

2.2  系统发育信号检测 

蓟马科 COⅠ序列的替代饱和度分析见图 1。

当遗传距离小于 0.190 时，转换高于颠换，大于

0.190 时，颠换高于转换。总体上，转换和颠换

与遗传距离之间有较好的线性关系，转换和颠换

值仍有明显的上升趋势，说明 mtDNA-COⅠ基

因的转换和颠换没有达到饱和。因此将所有的转

换和颠换位点应用于系统关系的构建。 

2.3  系统发育关系 

基于 mtDNA-COⅠ构建蓟马科 9 属 27 种蓟

马的 NJ 树、ML 树和 Bayes 树。由于构建的 NJ

树支持率较低，因此以 ML 树（图 2）和 Bayesian

树（图 3）进行说明。 

http://entnemdept.ufl.edu/creatures/orn/thrips/greenhouse_thrips.htm
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图 2  基于 COⅠ基因片段构建的蓟马科 ML 树 

Fig. 2  ML tree of Thripidae based on COⅠgene segment 

注：图中对应的中文名称见表 2。下图同。 

The Chinese name in the figure is the same with Table 2. The same below. 
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图 3  基于 COⅠ基因片段构建的蓟马科 Bayesian 树 

Fig. 3  Bayesian tree of Thripidae based on COⅠ gene segment 

 
 

ML 树显示针蓟马亚科（Panchaetothripinae）

单 独 形 成 一 个 分 支 ， 棍 蓟 马 亚 科

（Dendrothripinae）、绢蓟马亚科（Sericothripinae）

和蓟马亚科（Thripinae）聚合为另一个分支（置

信度为 96%）。蓟马科的 4 个亚科都能恢复为单

系，其中针蓟马亚科从系统树基部最先分出，是

蓟马科最为原始的类群。随后棍蓟马亚科从系统

树中分出，与绢蓟马亚科和蓟马亚科形成姐妹

群 。 绢 蓟 马 亚 科 、 蓟 马 亚 科 的 花 蓟 马 属

（Frankliniella）聚合为一支（置信度为 64%），

显示了绢蓟马亚科和蓟马亚科有较近的亲缘关

系。蓟马亚科内部分为 3 个分支，第 1 分支为蓟

马 属 （ Thrips ）， 第 2 分 支 为 硬 蓟 马 属

（Scirtothrips）、大蓟马属（Megalurothrips）和

三鬃蓟马属（Lefroyothrips）（置信度为 90%），

第 3 分支为花蓟马属（Frankliniella）。 

Bayesian 树显示的拓扑结构与 ML 树基本一

致，针蓟马亚科和棍蓟马亚科均能从系统树中明

显区分开，绢蓟马亚科与蓟马亚科的花蓟马属混

在一起，蓟马亚科也明显分为三支（置信度均在

75%以上）。 
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3  讨  论 

本研究表明蓟马科 9 属 27 种蓟马的碱基组

成表现出明显的偏倚性。所有序列的转换与颠换

比值（R）为 0.741，即颠换比转换高，推测有以

下原因：（1）由于某些位点已出现多次替代，系

统发育信号检测的散点图也显示转换已接近饱

和。（2）mtDNA-COⅠ基因序列碱基组成表现出

明显的偏倚性，A+T 含量高增加了 A 与 T 发生

颠换的可能性。 

基于蓟马科 mtDNA-COⅠ基因构建的系统

进化树表明蓟马科的 4 个亚科都能恢复为单系，

基本支持 Mound 和 Mossis（2007）的分类系统。

研究结果显示针蓟马亚科是蓟马科最为原始的

类群，进化树也支持针蓟马亚科为一个单系群

（Mound and Mossis, 2007），同时支持 Bhatti

（2006）将针蓟马亚科提升为针蓟马科的观点。

棍蓟马亚科与绢蓟马亚科、蓟马亚科形成姐妹

群，支持棍蓟马亚科的分类阶元。值得注意的是，

绢蓟马亚科和蓟马亚科有较近的亲缘关系，支持

将绢蓟马亚科降级归入蓟马亚科（韩运发 , 

1997）。蓟马亚科的蓟马属和花蓟马属虽为一个

亚科，但两者的第 VI 和 VIII 腹节背板的毛序有

明显区别（Mound, 2002）。进化树支持蓟马亚科

内部分为三个大的类群，这与 Mound（2002）的

观点基本一致。由于蓟马科种类繁多，目前绝大

多数种类还未建立基因库，因此需要增加相应分

类阶元的种类，增强分类单位的代表性；通过延

长扩增 mtDNA-COⅠ基因的序列和联合其他基

因进行分析，才能更准确地解释蓟马科的系统发

育关系。 
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