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玉米象 Sitophilus zeamais DNA 条形码研究* 
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摘  要  【目的】 玉米象 Sitophilus zeamais（Motschulsky）为世界性分布仓储物害虫，食性极广，在我

国多数省（区）均有分布。由于该虫与米象 Sitophilus oryzae (Linnaeus)形态极似，很难区别；目前唯一可

靠的鉴别特征是雌、雄外生殖器，且要实现准确鉴定必须要有成虫标本，还要经过一系列的繁琐操作，鉴

定难度较大，因此需要探索更加便捷高效的鉴定技术。【方法】 利用分子生物学手段，通过提取玉米象

的基因组 DNA，使用通用引物 PCR扩增 ITS1、ITS2、Cytb、COⅠ、COⅡ基因并测序，通过基因序列相

似性来实现快速鉴定，进而获得用于快速鉴定的 DNA 条形码。【结果】 通过形态特征，初步确定玉米

象所属大致类群；通过分子生物学手段，获得了多个基因的碱基序列作为玉米象的 DNA条形码。【结论】 

获得多条序列用来鉴定玉米象的 DNA条形码，实现玉米象快速准确鉴定，为玉米象的识别鉴定提供基础

数据。 
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DNA barcoding of Sitophilus zeamais (Motschulsky) 
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Abstract  [Objectives]  Sitophilus zeamais (Motschulsky) is a global pest of a broad variety of stored foodstuffs that is 

found in most provinces (regions) of China. Many morphological features of S. zeamais are similar to those of S. oryzae, which 

makes these species difficult to distinguish reliably. Since the only diagnostic features are the male and female genitalia, it is 

only possible to reliably identify adults. It would be useful, therefore, to develop alternative methods that can efficiently and 

reliably identify other life-stages. [Methods]  Genomic DNA of S. zeamais was extracted and the ITS1、ITS2、Cytb、COⅠ、

COⅡ genes amplified and sequenced via PCR using universal primers. Rapid identification on the basis of gene sequence 

similarity was done and a DNA barcode for the rapid identification of S. zeamais obtained. [Results]  S. zeamais specimens 

were identified based on morphological characteristics, and the base sequence of corresponding genes obtained and used as the 

DNA barcode for this species. [Conculsion]  A number of gene sequences were obtained that can be used for DNA barcoding 

of S. zeamais, thereby allowing the rapid and accurate identification of this pest. 

Key words  Sitophilus zeamais, DNA barcoding, rapid identification, ITS1，ITS2，Cytb，COI，COⅡ gene 

玉米象 Sitophilus zeamais（Motschulsky）隶

属于鞘翅目（Coleoptera）象甲科（Curculionidae），

是非常重要的世界性储粮害虫，也是中国储粮的

头号害虫（刘永平等，1983；钱祖香，1989）。
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该虫属钻蛀性害虫，食性很广，不仅危害玉米、

小麦、高粱等粮食作物，还寄生于豆、麦、花生、

干果、面包、酵母饼等仓储物（梁英华和王登齐，

2013）；适宜条件下，在粮食储藏期所造成的重

量损失 3个月内可高达 11.25%，6个月内可高达

35.12%。该虫是一种多世代害虫，成虫啃食，幼

虫蛀食谷粒。成虫钻入谷物中掏空谷粒内部，造

成储粮堆温度和湿度升高，粮堆发热、结块、霉

变，为后续害虫的产生创造了条件（白旭光等，

2002；尹文雅和王小平，2002）。该虫主要为害

贮存 2至 3年的陈粮，是一种最主要的初期性害

虫，咬食贮粮而造成许多碎粒及粉屑、能使粮食

水分增高和发热。幼虫只在禾谷类种子内为害。

该虫对玉米、小麦、高粱等储粮危害极大，每年

损害粮食无数（唐建阳和黄书针，1989；白旭光

等，2002；尹文雅和王小平，2002）。 

在我国玉米象每年能够繁殖 1代至 7代，因

气候条件不同而有所差异。该虫耐寒力、活动能

力和耐饥能力均比米象强，发育速度快（李隆术，

2009）。最适的发育温度约为 29.1 ℃，最高的发

育温度约为 32.3 ℃（王殿轩等，2016）。在东北

地区每年发生两代，在华北地区每年发生 5-6代，

在中国越往南每年繁殖的代数越多（黄建国，

1982；张晶东等，1995）。 

玉米象较难防治，诱杀及预防方法如下：  

1）清洁仓库以消除米象的藏身之地，对于清扫

不到的孔洞和缝隙应填满堵塞（刘晓宇，2009）。

2）机械防治，用风筛法将害虫和灰尘从粮食中

筛选出来，用聚乙烯、纤维质地的材料将粮食进

行包装等。3）物理防治，通过辐射、高温暴晒、

烘干、蒸汽、开水、低温、缺氧、真空充 N2、

充 CO2等方法灭虫（沈兆鹏，1997）。4）化学防

治，如使用敌百虫、敌敌畏、磷化氢、溴甲烷以

及马拉硫磷等化学试剂熏蒸或喷施杀虫（王银成

和崔健，1983；沈兆鹏，1996）。5）特殊植物气

味熏避玉米象，如大葱、大蒜、姜、八角、茴香

等具有特殊气味的植物驱虫。针对仓库储粮玉米

象的防治，目前主要采用的是磷化氢和溴甲烷以

及马拉硫磷等化学试剂进行熏蒸，但在玉米象被

消灭的同时会使得粮食产生农药残留或使玉米

象产生抗药性（冯存岭，2002），在提高剂量和

抗性增强之间形成了恶性循环（付昌斌和张兴，

1996），因此玉米象较难防治。 

对害虫进行准确识别是害虫防治和出入境

植物检疫工作的基础。目前，玉米象鉴定以传统

形态学方法为主。形态学方法具有研究方便，直

观等特点（梁帆等，2007），但对标本质量、数

量要求较高，并要求鉴定者熟练掌握相应生物领

域的基础知识。玉米象成虫体长仅 2.9-4.2 mm，

形体小（周力兵等，1988），与米象、谷象的形

态特征极为相似（曹志丹，1980；罗禄怡等，1982；

杨志远等，1989）；而且要实现玉米象的准确鉴

定必须要获得成虫标本，将成虫解剖后取出外生

殖器，进行清洁整理后再在解剖镜下观察鉴定；

因此，在没有成虫的情况下就无法实现准确鉴定

（周力兵等，1988）。目前看来，形态学鉴定在

玉米象鉴定的实际应用中依然存在诸多局限，因

此，需要探索更加简便、准确、快捷的鉴定方法。 

以分子生物学手段为基础的 DNA条形码技

术能够在很大程度上弥补了形态学鉴定的不足，

DNA 条形码以 DNA 序列为对象，具有准确度

高、简便快速等优点，已被广泛应用于各物种的

分类学鉴定（肖金花等，2004；韦健红等，2010）。

自 2003 年，Brown 等最早引入 DNA 条形码作

为主参数进行描述新发现的鳞翅目卷蛾科

（Lepidoptera: Tortricidae）的 Xenothictis meyrick

（李青青等，2010），Tautz等（2002）首先提出

了 DNA 分类的概念，随后 Hebert 等（2003a，

2003b）首次正式提出 DNA 条形码（DNA 

barcoding）的概念，DNA 条形码是应用有足够

变异的标准化短基因片段对物种进行快速、准确

鉴定的新的生物身份识别系统，具有快速、准确、

高效、且不受发育阶段的影响等优点（张媛等，

2011；周青松等，2013）。Hebert 等（2003b）

对动物界 11门 13 320种的 COⅠ基因序列进行

比较研究发现，超过 98%的物种间的遗传距离大

于 2%，而种内遗传距离多小于 1%，很少超过

2%，能够广泛用于动物分类。现有的研究数据

表明绝大多数物种的 COⅠ序列表现出相对较低

的种内遗传差异及相对较高的种间遗传差异

（Folmer et al.，1994；Hebert et al.，2003b；Ward 

et al.，2005；Hajibabaei et al.，2006；张媛等，
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2011）。研究表明 ITS1、ITS2、COI 等基因均适 

合物种及其种群的研究（黄华平等，2006）；其

中 ITS1、ITS2基因由于选择压力小，变异较大，

种内遗传差异相其他基因对较高，可以用于种群

之间的研究。ITS1基因序列种内遗传距离有时会

超过 3%，也可以有效区别物种（Robert，2013）；

如 NCBL 数据库中的 ITS1 基因，相似度为

96%-97%，相对某些基因相似度较低，种内遗传

距离超过 3%，但也能进行有效的鉴定。随着 

DNA 条形码技术的推进，有统计显示，已经发

布的 DNA条形码序列有近 20万种。DNA条形

码技术是近年来发展快速的一种生物鉴定分类

方法，与传统分类学中的鉴定方法相比较，DNA

条形码具有更加客观、简便、准确、快捷等优点

（宋南等，2013），在系统学等方面的研究已经

日渐成熟稳定，利用分子生物学手段筛选出快速

鉴定 DNA条形码将是发展方向之一。 

本研究通过提取寄生在大米中玉米象基因

组 DNA，运用 DNA 条形码技术，获得玉米象

ITS1、ITS2、Cytb、COⅠ、COⅡ基因序列，克

服传统形态分类学鉴定方法存在的不足，实现玉

米象的快速鉴定（赵广宇等，2014）。形态学分

类确定玉米象的大致类群是检索或设计正确引

物的基础，检索或设计出能够扩增出玉米象

ITS1、ITS2、Cytb、COⅠ、COⅡ基因的引物是

关键，将获得的分子数据进行统计分析作为形态

学特征的补充。 

本研究的创新之处在于结合形态学特征，利

用 DNA barcoding技术测出玉米象 ITS1、ITS2、

Cytb、COⅠ、COⅡ基因的 DNA 序列，丰富了

玉米象数据库，为该虫快速鉴定及识别监测提供

了理论基础。实现了玉米象的快速、准确鉴定（朱

振华等，2005），为初期该虫的监测和采取防治

措施，为阻断其在新疆的传播和扩散（武宇鹏等，

2011；伏建国等，2012）提供了基础数据。 

1  材料与方法 

1.1  主要仪器设备 

体视显微镜（Motic Cam2506 SMZ168）、全

自动体视显微镜（蔡司 Discovery 2.0）、高倍制

冷显微镜（Motic Cam5000L）、PCR仪（Biometra 

TProfessional standard Gradient Thermocycler）、

高速低温离心机（ BECKMAN COULTERTM 

AllegraTM X-22R Centrifuge）、制冰机（SANYO 

Ice Maker SIM-F140AY65）、电泳仪（JY1600C）、

水平电泳槽（美国 Bio-Rad）、凝胶成像仪（Bio- 

Rad Molecular Imager Gel Doc XR+凝胶成像系

统）、振荡器（IKA MS3 digital）、恒温水浴锅等。 

1.2  标本采集 

玉米象的采集和保存：玉米象标本来自喀什

市售大米。观察外观形态，鉴定为鞘翅目象甲科

昆虫，再结合雌雄外生殖器特征进行形态学准确

鉴定。将玉米象整理后保存于含有 99%酒精的离

心管中，并放置于冰箱 4 ℃的冷藏保存，做为

DNA提取材料。 

1.3  基因组 DNA 提取和基因片段 PCR 扩增 

1.3.1  基因组 DNA 的提取  DNA 提取参照邹

志文等（2011）Chelex改进方法，即将样品用双

蒸水清洗干净（清洗数次，期间涡旋震荡取出杂

质），将清洗干净的样品置于洁净滤纸上干燥；

干燥过后挑取单头（取腹胸去鞘翅）样品置于

1.5 mL 的离心管中，用灭菌玻璃研磨棒充分研

磨；加灭菌双蒸水 0.5 mL，涡旋混匀，冰箱 

﹣20 ℃冷却 10 min后，12 000 r/min离心 5 min，

弃上清，重复 2至 3次；沉淀中加入 150 μL悬

浮好的 5%的 Chelex-100溶液，56 ℃水浴 2ｈ；

涡旋 5至 10 s，置 100 ℃加热 10 min；取出后

涡旋溶液 5至 10 s，10 000 r/min离心 5 min，上

清液即可作为 PCR反应的 DNA模板，﹣20 ℃

保存备用（Walsh，1991）。此法提取的 DNA无

法电泳检测（周月琴等，2003）。 

1.3.2  基因片段 PCR 扩增  引物由北京奥科生

物技术公司合成，具体引物序列及参考文献如表

1所示。扩增体系总体积为 25 μL，包括 1.5 U Taq

酶，0.25 mmol/L dNTP，1×反应缓冲液，

2.0 mmol/L Mg2+，上下游引物各为通用引物

0.3 μmol/L，DNA模板 50 ng。反应程序为：95 ℃

预变性 5 min，95 ℃变性 45 s，55 ℃或 58 ℃ 
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表 1  PCR 扩增引物设计及其参考文献 
Table 1  PCR primer design and its reference 

扩增区域 
Amplification region 

引物名称 
Primer name 

引物序列 Primer sequence (5–3) 参考文献 References 

CAS18sF1 TACACACCGCCCGTCGCTACTA ITS1 

CAS5p8sB1d ATGTGCGTTCRAAATGTCGATGTTCA 

Ji et al., 2003 

CAS5p8sFc TGAACATCGACATTTYGAACGCACAT ITS2 

CAS28sB1d TTCTTTTCCTCCSCTTAYTRATATGCTTAA 

Ji et al., 2003 

CB-J-10933 TAYGTHYTACCNTGAGGNCAAATATC Cytb 

CB-N-11367 ATWACWCCTCCTAATTTATTAGGAAT 

Simon et al., 1994 

COISz-F GGGCTGAATTAGGGAATCCT COⅠ 

COISz-R CTCCTGTTAATCCCCCGATA 

Kim and Lee, 2008; Kamitani, 2011; 
杨倩倩等, 2012；Corrêa et al., 2016

COIISz-F TGCTTCAAGATAGAGCCTCTCC COⅡ 

COIISz-R GGTTTGCTCCACAGATTTCAG 

Corrêa et al., 2016 

 
（ITS1）退火 1 min，72 ℃延伸 1 min，循环 40

次，循环结束后 72 ℃延伸 7 min。PCR产物直

接送到北京博迈德生物技术公司进行测序（双脱

氧法）。 

1.4  序列数据处理及分子系统树构建 

测序获得的基因序列用 Dnastar Package 中

的 Editseq 软件进行正反链拼接匹配校正，将拼

接好的序列保存为 FASTA 格式。在 NCBI

（ https://www.ncbi.nlm.nih.gov/）网站上运行 

BLAST 程序进行序列同源性比较，确定为昆虫

的 ITS1、ITS2、Cytb、COⅠ、COⅡ基因。联合

从 GeneBank 中选用的 16 条同源序列（表 2），

用 ClustalX1.83软件进行比对。用分子进化遗传

分析软件 MEGA3.1（Kumar et al.，2004；金倩

和张爱兵，2013）分析各物种间 DNA序列差异，

计算核苷酸使用频率。基于 Kimura-2-Parameter 

模型，用 NJ（Neighbour-Jioning）法构建分子

系统树，1 000次循环估计系统树中节点的自举

置信水平（Bootstrap confidence level，BCL）。 

2  结果与分析 

2.1  形态学分类鉴定 

玉米象的分类地位已经明确，属于完全变态

昆虫，可分为卵、幼虫、蛹、成虫四个发育形态， 

表 2   GeneBank 中与玉米象 ITS1、ITS2、Cytb、 

COⅠ、COⅡ基因序列相关的部分数据 
Table 2   Partial sequence associated with the ITS1, 
ITS2, Cytb, COⅠ, COⅡ of leaf beetle in GeneBank 

科名 
Familiy 

种名 
Species 

GeneBank 
登录号 

GeneBank 
accession No. 

基因名称
Gene name

Curculionidae S. zeamais AF276518.1 

Curculionidae S. oryzae AH011302.2 

Curculionidae S. granarius EU727185.1 

ITS1 

Curculionidae S. zeamais AF276518.1 

Curculionidae S. zeamais KX190117.1 

Curculionidae S. oryzae AH011302.2 

Curculionidae Polytus 
mellerborgi 

KJ939357.1 

ITS2 

Curculionidae S. zeamais KX373614.1 

Brentidae Ischnopterapion 
modestum 

KY083904.1 

Bombycidae Bombyx 
mandarina 

AB070263.1 

Cytb 

Curculionidae S. zeamais KX373614.1 

Curculionidae S. zeamais AY131100.1 

Curculionidae S. oryzae KX641892.1 

Curculionidae S. linearis AY131102.1 

COⅠ 

Curculionidae S. zeamais AY014881.1 

Curculionidae S. zeamais KX373614.1 

Curculionidae S. granarius M83970.1 

Curculionidae Laparocerus 
edaphicus 

KX551744.1 

COⅡ 
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生活周期短，外部形态特征与米象极为相似，生

活史中各阶段特征描述如表 3所示。玉米象雄虫

阳茎背面扁平，有两条平行的纵凹沟；雌虫“Y”

形骨片两侧臂的末端尖细，两侧臂的间距远大于

两侧臂宽之和，如图 1（E，F）所示。 

2.2  玉米象 ITS1、ITS2、Cytb、COⅠ、COⅡ

序列分析 

2.2.1  玉米象 ITS1、ITS2、Cytb、COI、COⅡ

序列碱基含量分析    将所测序列进行拼接校

对，扩增序列 ITS1、ITS2、Cytb、COⅠ、COⅡ 

的序列分析如表 4 所示。在 NCBI 网站上运行

BLAST程序，结果显示所测序列与昆虫的 ITS1、

ITS2、Cytb、COⅠ、COⅡ基因有很高的相似性，

因此可以确定测定序列为 ITS1、ITS2、Cytb、CO

Ⅰ、COⅡ基因序列。通过与 GeneBank中的 CO

Ⅰ基因全序列进行比较，结合 GeneBank中下载

的与该 ITS1、ITS2、Cytb、COⅠ、COⅡ序列同

源性较高的 16条玉米象的序列（在表 2中列出），

用 ClustalX1.83软件进行比对，将非保守区域去

除，仅以表 4中 

 
表 3  玉米象卵、幼虫、蛹、成虫特征 

Table 3  Characteristics of egg, larva, pupa and adult of Sitophilus zeamais 

虫态 
Developmental stage 

形态特征描述 Morphological feature description 
参考文献 
References 

卵 Egg 椭圆形，长约 0.65-0.70 mm，宽约 0.28-0.29 mm，乳白色，半透明，下端稍圆

大，上端逐渐狭小，上端着生帽状圆形小隆起；谷象的卵与其相似 

熊继文和蒙

黔英，1985 

幼虫 Larva 体长 2.5-3.0 mm，有 13节体节，乳白色，体多横皱，体表有壳，壳为短圆形，

背面弯曲隆起；腹面平坦，全体肥大粗短，略呈半球形，无足；头小，淡褐色，

唇基侧突并且较小，前端微微发尖，略呈楔形，谷象幼虫与其相似 

刘永平，1982

蛹 Pupa 体长 3.5-4.0 mm，椭圆形，乳白色至褐色。头部圆形，喙状部伸达中足基节。

前胸背板上有小突起 8对，其上各生 1根褐色刚毛，腹部 10节，腹末有肉刺 1对 

沈祥林，1983

成虫 Adult 体长 2.9-4.2 mm。体暗褐色，鞘翅常有 4个橙红色椭圆形斑（图 1）。喙长，除

端部外，密被细刻点。触角位于喙基部之前，柄节长，索节 6 节，触角棒节间

缝不明显。前胸背板前端缩窄，后端约等于鞘翅之宽，背面刻点圆形，沿中线

刻点多于 20个。鞘翅行间窄于行纹刻点。前胸和鞘翅刻点上均有一短鳞毛。后

翅发达，能飞。雄虫阳茎背面有两纵沟，雌虫“Y”字形骨片两臂较尖 

许永金，1979；

吕剑秋，1980；

黄建国，1996；

徐胜力，1997

 

 
 

图 1  玉米象的形态特征 
Fig. 1  Morphological characteristics of Sitophilus zeamais 

A. 背面；B. 侧面；C. 腹面；D. 头部；E. 雌性生殖器；F. 雄性生殖器。 

A. Back; B. Lateral; C. Ventral; D. Head; E. Female genitalia; F. Male genitalia. 
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表 4  核苷酸使用频率统计 
Table 4  Nucleotide usage frequency statistics 

基因名 
Gene name 

材料名称 
Material name 

GeneBank登录号
GeneBank No. 

片段长度（bp）
Fragment length

A/T含量比 
A/T content ratio

AT含量（%） 
AT content 

GC含量（%）
GC content

ITS1 玉米象 S. zeamais MH158230 1 001 0.81 54.3 45.7 

ITS2 玉米象 S. zeamais MH158231 595 0.99 53.6 46.4 

Cytb 玉米象 S. zeamais MH156200 474 1.39 70.0 30.0 

COⅠ 玉米象 S. zeamais MH156201 920 0.83 66.7 33.3 

COⅡ 玉米象 S. zeamais MH156202 565 1.04 69.7 30.3 

 
的序列长度进行分析。 

通过 DNAman软件测定分析了 ITS1、ITS2、

Cytb、COⅠ、COⅡ基因碱基序列。测序拼接后

得到序列片段长度如表 4所示。序列分析结果显

示：ITS1、ITS2、Cytb、COⅠ、COⅡ基因所有

位点中AT碱基含量和GC碱基含量如表 4所示；

其中 Cytb、COⅠ、COⅡ基因，AT 含量较高，

AT 的含量分别为 70.0%、66.7%、69.7%，明显

高于 GC含量，表现明显的 A+T碱基偏嗜，且 A

与 T含量相当，符合昆虫线粒体基因碱基组成的

基本特征。通过对玉米象 ITS1、ITS2、Cytb、CO

Ⅰ、COⅡ基因序列分析表明，所得 5 个基因序

列均能在分子水平上对玉米象进行检测分析。 

2.2.2  系统进化树  将获得的玉米象 S. zeamais

成虫样本的 ITS1、ITS2、Cytb、COⅠ、COⅡ序

列在 NCBI中进行比对，可获得得分高低和相似

度高低排列表，每个基因最高得分的最高相似度

分别为：ITS1（97%）、ITS2（99%）、Cytb（99%）、

COⅠ（99%）、COⅡ（100%），结果显示均和玉

米象 S. zeamais相关序列的相似性最高，因此每

个基因均可以确定为玉米象 S. zeamais相关基因 

序列。结合GeneBank中下载的与该虫成虫 ITS1、

ITS2、Cytb、COⅠ、COⅡ序列同源性较高的 16

条相关的序列，用 ClustalX1.83软件进行比对，

用 MEGA6.0构建玉米象科部分属种每个基因的

NJ分子系统树，1 000次循环估计系统树中节点

的自举置信水平，得到 ITS1、ITS2、Cytb、CO

Ⅰ、COⅡ相关基因的 NJ系统树。从分子系统树

可以看出，本实验样品的 ITS1、ITS2、Cytb、CO

Ⅰ、COⅡ基因序列均和玉米象相关基因序列具

有很高的相似性，并且和已知的玉米象 

S. zeamais相关序列以较高置信值聚在一起，数

据比对和建树聚合结果均显示该样品为玉米象

S. zeamais，说明这些基因序列可作为 DNA条形

码用于玉米象的快速鉴定。 

3  小结与讨论 

DNA 条形码技术的不断成熟，在各个领域

得到了十分广泛的科学应用。形态学鉴定在实际

应用中存在诸多局限，DNA 条形码技术更可以

发挥其优势，以弥补传统的昆虫鉴定方法的不足

之处，为昆虫的鉴定提供了简单快速准确的鉴定 

 

 
 

图 2  与玉米象相关的部分种类的 ITS1 基因 NJ 分子系统树 
Fig. 2  ITS1 gene NJ phylogenetic tree of partial species related to Sitophilus zeamais 

图中数字表示置信度；我们的样本用实心三角标出，ITS1 S. zeamais. 

Integer indicates bootstrap confidence values, and our sample, ITS1 S. zeamais, is marked in solid triangle. 
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图 3  与玉米象相关的部分种类的 ITS2 基因 NJ 分子系统树 
Fig. 3  ITS2 gene NJ phylogenetic tree of partial species related to Sitophilus zeamais 

图中数字表示置信度；我们的样本用实心三角标出，ITS2 S. zeamais。 

Integer indicates bootstrap confidence values, and our sample, ITS2 S. zeamais, is marked in solid triangle. 

 

 
 

图 4  与玉米象相关的部分种类的 Cytb 基因 NJ 分子系统树 
Fig. 4  Cytb gene NJ phylogenetic tree of partial species related to Sitophilus zeamais 

图中数字表示置信度；我们的样本用实心三角标出，Cytb S. zeamais。 

Integer indicates bootstrap confidence values，and our sample, Cytb S. zeamais, is marked in solid triangle. 

 

 
 

图 5  与玉米象相关的部分种类的 COⅠ基因 NJ 分子系统树 

Fig. 5  COⅠ gene NJ phylogenetic tree of partial species related to Sitophilus zeamais 

图中数字表示置信度；我们的样本用实心三角标出，COⅠ S. zeamais。 

Integer indicates bootstrap confidence values，and our sample, COI S. zeamais, is marked in solid triangle. 

 

 
 

图 6  与玉米象相关的部分种类的 COⅡ基因 NJ 分子系统树 

Fig. 6  COⅡ gene NJ phylogenetic tree of partial species related to Sitophilus zeamais 

图中数字表示置信度；我们的样本用实心三角标出，COⅡ S. zeamais。 

Integer indicates bootstrap confidence values，and our sample, COⅡ S. zeamais, is marked in solid triangle. 
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方法，同时为分类学家发现隐种和新种提供了新

方法。 

虽然形态学鉴定在实际应用中存在诸多局

限，但是脱离了形态分类，DNA 条形码技术将

无法进行，即形态分类的大致类群是设计和检索

扩增 DNA条形码序列引物的基础。因此本文利

用分类学特征（外在形态特征，如形状、大小、

颜色等）对物种进行初步鉴定后，再结合 DNA

条形码鉴定是更加高效准确的鉴定方法。 

玉米象对仓储粮食的危害很大且防治困难，

而害虫的防治必须要以害虫准确鉴定为基础，因

此要对玉米象进行防治需要首先对其进行快速

准确鉴定。本研究克服了玉米象和米象、谷象的

形态特征极为相似；准确鉴定必须要获得成虫标

本，将成虫解剖取出外生殖器，进行清洁整理然

后在解剖镜下观察鉴定；形态学鉴定对标本质

量、数量要求较高，并要求鉴定者熟练掌握相应

生物领域的基础知识等一系列问题。利用 DNA

条形码技术，结合形态学分类方法，实现了玉米

象的快速准确鉴定。玉米象 ITS1、ITS2、Cytb、

COⅠ、COⅡ基因，其中每个基因都可以用来作

为实现该虫快速鉴定的 DNA条形码。本研究充

实了玉米象 ITS1、ITS2、Cytb、COⅠ、COⅡ基

因序列在网络数据库中的记录，为快速鉴定提供

参考序列。 

由于未收集到米象和谷象标本，未进行本文

中所述基因的扩增，但根据不同物种相应基因种

间和种内差异水平理论，可以确定本文中玉米象

的相应基因序列与米象和谷象的相应基因序列

存在的差异足够将它们区分出来，即使是相应害

虫的幼虫也可以通过种间和种内差异水平理论

区分开来。 

4  结论 

通过提取玉米象 DNA，检索相应基因引物

进行 PCR扩增并测序，获得了该虫的 ITS1、ITS2、

Cytb、COⅠ、COⅡ基因的序列，序列比对和 NJ

树分析表明这些基因序列都可作为 DNA条形码

用于玉米象的快速鉴定，能够实现该虫的快速准

确鉴定。 
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