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摘  要  【目的】 DNA 条形码技术已经在多个类群中得到了广泛应用，但对数量巨大的鳞翅目昆虫而言，

仍然缺失大量数据，尤其是形态鉴定较为困难的小蛾类和很多中型蛾类，尚无法构建较为完善的 DNA 条

形码系统。本研究旨在为鳞翅目害虫 DNA 条形码系统的构建和完善提供数据来源及支撑，验证 COⅠ基

因作为 DNA 条形码通用基因的准确性，探讨 28S rDNA 的 D2 基因片段作为 DNA 条形码辅助基因的可行

性，并检验目前 BOLD 系统的鉴定成功率。【方法】 对采集自北京白羊沟风景区的小蛾类和中型蛾类 490

头标本进行形态鉴定和 DNA 测序，分别基于 COⅠ及 28S D2 基因计算种内种间遗传距离，并构建了 NJ

系统发育树。【结果】 BOLD 系统的鉴定成功率为 65%，对小蛾类和夜蛾类鉴定成功率较低。基于 COⅠ

基因的 NJ 树鉴定成功率为 94.4%，基于 28S D2 基因的 NJ 树鉴定成功率为 89.4%。【结论】 结合种内与

种间遗传距离结果，COⅠ基因适合作为鳞翅目蛾类 DNA 条形码通用基因，28S D2 基因较为保守，不适

合作为 DNA 条形码的辅助基因。 
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Using DNA barcoding to classify moths in an agroforestry zone in 
Baiyanggou district, Beijing, China 
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Abstract  [Objectives]  DNA barcoding has been widely applied to many insect taxa but not a large number of the 

Lepidoptera, especially smaller and medium-sized moths, which are difficult to identify morphologically. It is not yet possible 

to build a complete DNA barcoding system. This study aims to provide data sources and support for the construction and 

improvement of DNA barcoding systems for lepidopteran pests, verify the accuracy of the COⅠgene as a DNA barcoding 

gene, explore the feasibility of using the 28S D2 gene as a DNA barcoding assistant gene, and test the success rate of BOLD 

system identification. [Methods]  Morphological identification and DNA sequencing of 490 small and medium-sized moths 

collected in the Baiyanggou Scenic Area in Beijing were carried out. Intraspecific and interspecific distances were then 

calculated based on differences in the COⅠand 28S D2 genes and NJ phylogenetic trees were constructed. [Results]  The 

BOLD system had an average success rate of 65% but the success rate for smaller moths and noctuids was low. NJ trees based 

on the COⅠand the 28S D2 genes successfully identified 94.4% and 89.4% of specimens, respectively. [Conclusion]  The 

COⅠgene is suitable for general DNA barcoding of moths whereas the 28S D2 gene is more conservative and therefore not 

suitable as an assistant gene for DNA barcoding. 
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鳞翅目昆虫种类庞大，是昆虫纲第二大目，

已描述的种类有 15 578 属，157 424 种（van 

Nieukerken et al.，2011）。蛾类昆虫占鳞翅目总

数的 9/10，绝大多数是农、林业害虫，或是经济、

资源型昆虫，与人类生活关系密切。一些种类对

寄主的果实或叶片危害巨大，如检疫性害虫苹果

蠹蛾 Cydia pomonella（于昕等，2020）、美国白

蛾 Hlyphantria cunea（董瀛谦等，2019），以及

近年来的暴发性害虫草地贪夜蛾 Spodoptera 

frugiperda 等（吴孔明，2020）。一些种类属于重

要的鳞翅目模式昆虫，如家蚕 Bombyx mori、小

菜蛾 Plutella xylostella 等（甘丽萍等，2018）。

蛾类昆虫的分类和鉴定工作是开展鳞翅目害虫

的综合防治和经济昆虫资源化利用的基础（戈

峰，2010）。昆虫的外部形态特征是分类鉴定的

主要依据，但一些蛾类成虫形态相似度较高或形

态特征不明显，导致部分蛾类昆虫的鉴定较为困

难（朱弘复，1979）。DNA 条形码可借助一条或

多条基因序列对物种进行鉴定，基因序列并不因

虫态变化而发生变化（Jinbo et al.，2011）。近年

来，DNA 条形码技术已在多个类群的种类鉴定

及隐存种的发现中得到了广泛应用，并能够提供

丰富的分子信息和可信息化的分类标准（刘建

全，2015；娄千等，2020）。作为物种鉴定的辅

助工具，DNA 条形码技术已广泛应用于农林业

生产（张莉等，2014）、海关检疫（谈静惠等，

2019）、法医鉴定（张柠等，2018）、中药材鉴定

（杨帆等，2018）等行业。 

Hebert 最早基于对鳞翅目种类的研究提出

DNA 条形码技术，并于 2005 年启动 BOLD 系统

（The Barcode of Life Data Systems），现已收录

了 170 万条鳞翅目种类 COⅠ序列（Ratnasingham 

and Hebert，2007）。近年来，我国也积极参与构

建全球性的 DNA 条形码系统，目前公开的 DNA

条形码鉴定系统有国际 DNA 条形码数据镜像系

统（Global mirror system of DNA barcode data，

http://www.boldmirror.net/）、中药材 DNA 条形码

鉴定系统（http://www.tcmbarcode.cn/china）、药

用 植 物 DNA 条 形 码 数 据 库 （ http://its2- 

plantidit.dnsalias.org 和 http://psb A-trnH-plantidit. 

dnsalias.org）、中国检疫性有害生物 DNA 条形码

鉴定系统（http://www.qbol.org.cn）、中国珍稀濒

危植物 DNA 条形码鉴定平台（http://www.brep. 

ac.cn/index.html）、中国重要渔业生物 DNA 条形

码信息平台（http://www.fisherybarcode.cn）等，

其它领域及类群的 DNA 条形码系统正在研究或

完善之中。虽然 BOLD 系统数据量增长迅速，

但对数量巨大的鳞翅目昆虫而言，仍然缺失很多

种类，如小蛾类昆虫，形态相似度较高的夜蛾类

昆虫等（张智等，2012），导致 BOLD 系统对这

类昆虫鉴定的成功率较低（武宇鹏等，2018）。

同时，我国目前尚缺乏应用于农林业害虫鉴定的

DNA 条形码系统，要形成较为完善的鳞翅目害

虫 DNA 条形码鉴定系统仍然需要补充大量数据。 

北京白羊沟景区位于北京昌平区流村镇白

羊城以西，植被茂盛，农林交错区域昆虫种类繁

多，生物多样性较高（虞国跃等，2016）。对该

区域蛾类昆虫的调查研究，可为白羊沟景区生物

多样性资源调查及北京市周边农业害虫防治提

供基础资料。因此，本研究在北京白羊沟风景区

附近农林交错地带采集了 490 头标本，并对小蛾

类及中型蛾类进行形态鉴定和 DNA 条形码测

序。同时，检验 COⅠ基因作为鳞翅目 DNA 条

形码通用基因的准确性，并增加一条核糖体 28S 

D2 基因序列，检验其是否能作为 DNA 条形码的

辅助序列。通过本研究为鳞翅目害虫 DNA 条形

码系统的构建和完善提供数据来源及支撑。 

1  材料与方法 

1.1  标本采集和处理 

在北京市昌平区白羊沟风景区农林交错地

带，于 7-8 月份利用高压汞灯诱集蛾类成虫，采

集每种标本 3-10 头，然后迅速采用低温冷冻致

死，带回室内，标本需展翅定型。每种标本取一

侧后足，并浸泡于无水乙醇，置于﹣20 ℃冰箱

保存。 

1.2  总 DNA 提取 

将浸泡于无水乙醇中的蛾类昆虫后足取出，
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晾干，分成 2-3 段，放在 1.5 μL 的离心管中。

DNA 提取试剂盒为上海美吉生物医药科技有限

公司生产。按照 DNA 提取试剂盒使用手册的说

明进行总 DNA 提取。抽提的 DNA 溶于 80- 

100 μL 的 AE 缓冲液，并置于﹣20 ℃冰箱保存

备用。 

1.3  PCR 扩增和测序 

线粒体 COⅠ基因扩增引物为通用引物 

LCO1490 （ 5-GGTCAACAAATCATAAAGATA-

TTGG-3）和 HCO2198（5-TAAACTTCAGGG-

TGACCAAAAAATCA-3）（Simon et al.，1994）。

核糖体基因 28S D2 扩增引物为通用引物 28SU1 

（ 5-GACTACCCCCTGAATTTAAGCAT-3）和

28SD1（5-GACTCCTTG GTCCGTGTTTCAAG- 

3）（Kim et al.，2000）。反应体系均为 25 μL，

其中上下游引物各 0.5 μL，PCR MasterMix 

12.5 μL，DNA 模板 3 μL，ddH2O 8.5 μL。取

3 μLPCR 扩增产物使用 1%的琼脂糖胶电泳检

验。COⅠ扩增反应条件为：预变性 94 ℃ 2 min，

变性 94 ℃ 1 min，退火 53 ℃ 45 s，延伸 72 ℃ 

1 min，进行 35 个循环。28S D2 扩增反应条件为：

预变性 94 ℃ 2 min，变性 94 ℃ 1 min，退火

58 ℃ 45 s，延伸 72 ℃ 1 min， 进行 35 个循

环。PCR 试剂及引物合成均为上海美吉生物医药

科技有限公司生产，PCR 产物送上海美吉生物医

药科技有限公司进行正向一代测序。 

1.4  标本形态鉴定 

对应编号的展翅标本一一拍照，并由中国科

学院动物研究所分类专家武春生及山西省农业

科学院植物保护研究所专家曹天文，根据翅脉和

翅面的颜色、斑纹，雌雄外生殖器解剖特征进行

鉴定，全部标本保存在中国科学院动物研究所。 

1.5  序列比对及数据分析 

在 BOLD 系统中，对测得蛾类标本 COⅠ基

因进行一一鉴定，并记录结果。在 GenBank 中

下载同源 COⅠ基因序列，与所采集标本序列进

行整合，用 MEGA-X 对序列比对后剔除错误序

列（Kumar et al.，2018）。对同种序列进行分组

Group，选择 P 距离（P-distance）模型，引导复

制 1 000 次，计算种内和种间遗传距离，构建

NJ（Neighbor-Joining）系统发育树 （Saitou and 

Nei，1987；Nei and Kumar，2000）。 

490 头蛾类标本测得 28S D2 基因序列 320

条，进行校对后，在 GenBank 中下载同源 28S D2

基因序列，与所采集标本序列进行整合，用

MEGA-X 对序列比对后剔除错误序列。对同种

序列进行分组 Group，选择 P 距离模型，引导复

制 1 000 次，计算种内和种间遗传距离。选择最

大组成似然模型（Maximum composite likelihood）

（Tamura and Nei，1993），引导复制 1 000 次，

构建 NJ 系统发育树。种内和种间遗传距离散点

图在 Excel 表格中完成。 

2  结果与分析 

2.1  形态鉴定及 BOLD 系统鉴定 

490 头标本经形态鉴定后，325 头鉴定到种

一级分类单元，共 118 种，23 头可鉴定到属一

级分类单元，属于 6 个属，142 头可鉴定到科一

级分类单元，属于 16 个科。490 头标本共测得

426 条 COⅠ序列，在 BOLD 系统中一一鉴定，

其中 277 条序列与形态鉴定结果一致，3 条序列

鉴定错误，146 条无鉴定结果，鉴定成功率为

65%。鉴定错误的 3 条序列，COⅠ基因登录号

为 MT785496-MT785498，BOLD 系统鉴定结果

为桃潜叶蛾 Lyonetia clerkella，而形态鉴定结果

为银纹潜叶蛾 Lyonetia prunifoliella。共有 252 条

COⅠ基因序列和 320 条 28S D2 基因序列上传至

GenBank，获得登录号（表 1）。 

2.2  种内与种间遗传距离 

所采集标本的 COⅠ基因与 GenBank 同源序

列整合而成长度为 717 bp 的序列 887 条，归属

于 107 种。种内遗传距离在 0-7.7%，67 个种的

种内遗传距离小于 1%，24 个种的种内遗传距离

为 1%-2%，9 个种的种内遗传距离为 2%-3%，7

个种的种内遗传距离大于 3%（表 2，图 1）。种

间遗传距离为 1.9%-20.3%，除了 Crambus 

perlella 与银光草螟 Crambus perlellus 种间遗传 
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表 2  基于 COⅠ基因的种内遗传距离 

Table 2  Intraspecific genetic distance based on COⅠ gene 

种名  

Species 

遗传距离（%）

Genetic distance

标准误（%）

S.E. 

种名  

Species 

遗传距离（%） 

Genetic distance 

标准误（%）

S.E. 

Amata formosae 0.00 0.00 Comibaena procumbaria 0.43 0.32 

Abraxas latifasciata 0.00 0.00 Cotta incongruaria 0.00 1.11 

Adoxophyes orana 3.63 0.50 Crambus perlella 0.78 0.00 

Agathia lycaenaria 1.65 0.61 Crambus perlellus 1.75 0.34 

Agdistis adactyla 0.22 0.16 Crinellus eremicus 0.11 0.38 

Agrotis ripae 0.45 0.17 Cucullia fraudatrix 0.81 0.11 

Amraica superans 0.32 0.18 Dioryctria yiai 0.30 0.20 

Anarta trifolii 1.47 0.22 Emmelina monodactyla 1.71 0.12 

Aphomia zelleri 0.11 0.08 Endothenia oblongana 0.53 0.56 

Arichanna melanaria 1.97 0.39 Eogystia hippophaecolus 0.89 0.30 

Arippara disticha 1.37 0.28 Epatolmis caesarea 0.41 0.21 

Ascotis dianaria 0.55 0.24 Epiblema foenella 1.21 0.32 

Ascotis selenaria 1.08 0.33 Eteobalea gronoviella 0.99 0.19 

Asura unipuncta 0.43 0.22 Eupithecia gigantea 0.14 0.27 

Athetis furvula 0.43 0.21 Euproctis similis 1.03 0.84 

Athetis pallidipennis 1.25 0.35 Euproctis subflava 5.56 0.08 

Stathmopoda auriferella 2.59 0.65 Gastropacha quercifolia 0.38 0.24 

Biston thoracicaria 0.21 0.14 Grapholita delineana 0.35 0.56 

Blastobasis sprotundalis 0.52 0.15 Grapholita molesta 0.79 0.14 

Bradina atopalis 0.66 0.18 
Gynnidomorpha 
permixtana 

0.19 0.15 

Eilema ussuricum 3.03 0.00 Hemistola veneta 0.55 0.25 

Callopistria sp. 0.00 0.33 Hyphantria cunea 0.68 0.11 

Celypha flavipalpana 1.88 0.26 Hypoxystis pluviaria 3.25 0.20 

Chionarctia nivea 1.26 0.27 Jankowskia athleta 0.34 0.13 

Chlorissa obliterata 0.81 0.00 Jankowskia sp. 0.00 0.49 

Choristoneura longicellana 0.00 0.36 Lacanobia aliena 2.45 0.24 

Clepsis pallidana 1.73 0.42 Loxostege aeruginalis 1.39 0.00 

Clostera albosigma 2.82 0.35 Loxostege turbidalis 1.02 0.41 

Clostera anachoreta 2.05 0.45 Lymantria dispar 0.84 0.30 

Cnethodonta grisescens 2.89 1.49 Lyonetia prunifoliella 3.92 0.25 

Coleophora absinthii 1.46 0.34 Lyonetia clerkella 0.22 0.16 

Coleophora adspersella 0.42 0.17 Maxates sp. 0.56 0.59 

Coleophora chumanensis 0.43 0.21 Miltochrista calamina 0.63 0.24 

Coleophora klimeschiella 1.29 0.34 Monema flavescens 1.18 0.29 

Coleophora parthenica 1.25 0.33 Mythimna monticola 1.01 0.27 

Coleophora versurella 1.26 0.30 Narraga fasciolaria 0.76 0.26 
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续表 2（Table 2 continued） 

种名  

Species 

遗传距离（%）

Genetic distance

标准误（%）

S.E. 

种名  

Species 

遗传距离（%） 

Genetic distance 

标准误（%）

S.E. 

Nerice davidi 0.22 0.37 Prospalta cyclica 0.19 0.12 

Niphonyx segregata 0.05 0.15 Pterostoma sinicum 0.38 0.11 

Nola dresnayi 2.01 0.43 Pyrausta despicata 0.66 0.17 

Odonestis pruni 1.88 0.46 Rosama ornata 0.17 0.17 

Oncocera semirubella 0.24 0.29 Sciota shantungella 0.77 0.83 

Orgyia parallela 0.74 0.09 Scopula beckeraria 0.00 0.00 

Orthonama obstipata 2.19 0.17 Scopula subpunctaria 7.71 0.69 

Pangrapta flavomacula 0.33 0.38 Scopula sp. 0.13 0.16 

Parasa consocia 0.61 0.25 Semiothisa cinerearia 0.22 0.13 

Parasa sinica 0.61 0.18 Somena scintillans 0.23 0.55 

Parasa hilarula 0.34 0.57 Spilarctia subcarnea 2.83 0.08 

Phalera flavescens 0.22 0.10 Spilonota lechriaspis 0.15 0.38 

Phalera grotei 2.62 0.63 Stathmopoda masinissa 0.25 0.18 

Phlossa conjucta 0.27 0.11 Thosea sinensis 0.85 0.14 

Phthonandria atrilineata 0.76 0.28 Timandra recompta 0.44 0.22 

Phyllonorycter ringoniella 0.91 0.26 Xanthia tunicata 0.17 0.16 

Plutella xylostella 1.01 0.25 Zanclognatha lunalis 3.08 0.31 

Polypogon tarsicrinata 1.99 0.38    

 

 
 

图 1  基于 P 距离（P-distance）模型的 

COⅠ基因种内遗传距离散点图 

Fig. 1  COⅠ gene intraspecific genetic distances 

scatter plot based on P-distance model 

 
距离为 1.9%，Ascotis dianaria 与肾斑尺蛾 Ascotis 

selenaria 为 2.1%以外，其余种类两两之间遗传

距离至少大于 3.2%，主要集中在 10%-18%之间

（图 2）。 

所采集标本的 28S D2 基因与 GenBank 同源

序列整合而成长度为 746 bp 的序列 340 条，归

属于 66 种。种内遗传距离在 0-7.1%，52 个种的

种内遗传距离小于 1%，5 个种的种内遗传距离 

 
 

图 2  基于 P 距离（P-distance）模型的 

COⅠ基因种间遗传距离散点图 

Fig. 2  COⅠ gene interspecific genetic distances 

scatter plot based on P-distance model 

 
为 1%-2%，4 个种的种内遗传距离为 2%-3%，5

个种的种内遗传距离大于 3%（表 3，图 3）。种

间遗传距离为 0.1%-29%，主要集中在 10%-25%

范围之间（图 4）。种间遗传距离与种内遗传距

离有少量重叠，与 COⅠ相比，基于 28S D2 的种

间遗传距离相对分散，有少量种类之间种间遗传

距离较小，与种内遗传距离有重叠。 
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表 3  基于 28S 基因的种内遗传距离 
Table 3  Intraspecific genetic distance based on 28S gene 

种名 
Species 

遗传距离（%）
Genetic distance 

标准误（%）
S.E.  

种名 Species 
遗传距离（%）
Genetic distance 

标准误（%）
S.E.  

Abraxas latifasciata 1.01 0.30 Hemistola veneta 0.36 0.20 

Adoxophyes orana 0.00 0.00 Hyphantria cunea 0.13 0.08 

Agathia lycaenaria 0.88 0.35 Hypoxystis pluviaria 0.34 0.25 

Alcis angulifera 0.22 0.15 Lymantria dispar 0.00 0.00 

Amata formosae 0.14 0.14 Lyonetia prunifoliella 0.35 0.21 

Aphomia zelleri 0.00 0.00 Miltochrista calamina 0.00 0.00 

Arichanna melanaria 2.93 0.94 Monema flavescens 0.00 0.00 

Arippara disticha 0.08 0.08 Narraga fasciolaria 0.00 0.00 

Ascotis dianaria 0.00 0.00 Nerice davidi 5.91 0.90 

Atrijuglans hetaohei 0.00 0.00 Niphonyx segregata 2.18 0.40 

Blastobasis sprotundalis 2.56 0.49 Nola dresnayi 0.20 0.21 

Celypha flavipalpana 1.57 0.48 Odonestis pruni 0.00 0.00 

Chionarctia nivea 6.21 0.83 Parasa consocia 0.00 0.00 

Chlorissa obliterata 0.21 0.15 Parasa sinica 0.15 0.15 

Choristoneura longicellana 0.52 0.22 Phalera flavescens 0.62 0.10 

Clepsis pallidana 0.40 0.23 Phlossa conjucta 7.07 0.75 

Clostera anachoreta 0.00 0.00 Phthonandria atrilineata 1.08 0.29 

Coleophora absinthii 0.00 0.00 Phyllonorycter ringoniella 0.00 0.00 

Coleophora klimeschiella 0.00 0.00 Plutella xylostella 0.00 0.00 

Coleophora parthenica 0.00 0.00 Pterostoma sinicum 0.00 0.00 

Coleophora versurella 0.00 0.00 Scopula subpunctaria 0.08 0.08 

Comibaena procumbaria 0.00 0.00 Semiothisa cinerearia 3.67 0.77 

Cotta incongruaria 0.25 0.18 Somena scintillans 0.21 0.22 

Emmelina monodactyl 0.00 0.00 Spilonota lechriaspis 0.00 0.00 

Epatolmis caesarea 0.00 0.00 Stathmopoda auriferella 0.00 0.00 

Epiblema foenella 1.65 0.42 Stathmopoda masinissa 4.55 0.90 

Eupithecia gigantea 0.00 0.00 Thosea sinensis 0.00 0.00 

Euproctis similis 0.14 0.14 Timandra recompta 1.40 0.45 

Euproctis subflava 0.00 0.00 Yakudza vicarius 0.00 0.00 

Gastropacha quercifolia 0.00 0.00 Lyonetiidae sp. 0.59 0.19 

Grapholita delineana 0.20 0.20 Tortricidae sp. 0.22 0.13 

Grapholita molesta 0.00 0.14 Endotricha kuznetzovi 0.75 0.37 

Gynnidomorpha permixtana 0.15 0.11 Bradina sp. 2.46 0.38 
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 图 3  基于 P 距离（P-distance）模型的 

28S D2 基因种内遗传距离散点图 

Fig. 3  28S D2 gene intraspecific genetic distances 
scatter plot based on P-distance model 

 

 
 

图 4  基于 P 距离（P-distance）模型的 

28S D2 基因种间遗传距离散点图 

Fig. 4  28S D2 gene interspecific genetic distances 
scatter plot based on P-distance model 

 

2.3  系统发育树鉴定 

基于 COⅠ基因的 107 个种构建的 NJ 树鉴

定成功率为 94.4%，个别种类不能聚在一起形成

单系，无法准确鉴定。如东方毒蛾 E. subflava 在

NJ 树上分开形成 2 个单系群，种内遗传距离为

为 5.56%，茶银尺蠖 S. subpunctaria 形成 3 个单

系群，种内遗传距离 7.71%，这两个种是否有隐

存种存在有待进一步研究核实。个别种间遗传距

离较小的种类彼此聚在一起形成单系，如 A. 

dianaria 与肾斑尺蛾 A. selenaria 聚在一起，核

桃 举 肢 蛾 Atrijuglans hetaohei 与 桃 展 足 蛾

Stathmopoda auriferella 聚在一起，短扇舟蛾

Clostera albosigma 与 杨 扇 舟 蛾 Clostera 

anachoreta 聚在一起，C. perlella 与银光草螟 C. 

perlellus 聚在一起（图 5）。 

基于 28S D2 基因的 66 个种构建的 NJ 树鉴

定成功率为 89.4%。A. dianaria 与肾斑尺蛾 A. 

selenaria 聚在一起，核桃举肢蛾 A. hetaohei 与桃

举肢蛾 S. auriferella 聚在一起，白雪灯蛾

Chionarctia nivea 形成的单系里有纹污灯蛾

Spilarctia subcarnea 、 河 北 狭 纹 卷 蛾

Gynnidomorpha permixtana、灰蝶尺蛾 Narraga 

fasciolaria、乏夜蛾 Niphonyx segregata 和桑尺蠖

Phthonandria atrilineata 均与同源种相距较远，

形成多系（图 6）。从文中看出，在 COⅠ构建的

NJ 树中存在区分不了的种类，28S D2 也同样无

法区分。如 A. dianaria 与肾斑尺蛾 A. selenaria，

核 桃 举 肢 蛾 A. hetaohei 与 桃 举 肢 蛾 S. 

auriferella。 

3  结论与讨论 

BOLD 系统是目前国际上数据量较大的

DNA 条形码鉴定平台，有严格的数据审核制度，

现有 DNA 条形码数据现已达 840 万条，其中鳞

翅目种类达到 179 万条。BOLD 系统所推荐的物

种鉴定标准为 BLAST 相似度大于 99%，可视为

鉴定到种，如果相似度大于 3%，可视为鉴定到

属（Ratnasingham and Hebert，2007）。虽然 3%

阈值被 Herbert 认为是种内种间遗传距离阈值

（Hebert et al.，2003），但在实际研究情况中，

常有种内与种间遗传距离相重叠的现象，确保序

列差异小于 1%为鉴定到种是较为严谨的做法。

从本文的研究结果来看，BOLD 系统对常见蛾类

及大型蛾类的鉴定成功率较高，对大部分小型蛾

类、夜蛾总科和部分天蛾科的鉴定成功率较低，

应加快这些类群的 DNA 条形码研究。 

本文对种内种间遗传距离的研究结果与

Herbet 相似，种内遗传距离一般都低于 1% 

（Hebert et al.，2003）。种内遗传距离与种群迁

移、生殖隔离、地理隔离有关（Delbert and Alan，

1999；Knutsen et al.，2000；Renaud et al.，2012），

种内遗传距离的变化是构成种群遗传多样性的

基础，是物种适应不断变化的外部环境条件、维

持长期生存和进化的表现（颜元杰等，2019）。

样本采集地单一或种群迁移范围大、分布广泛、

基因交流频繁的种类，种内遗传距离一般较小

（王友竹， 2 0 1 7 ）。如本研究中的舞毒蛾

Lymantria dispar 在我国分布于东北、华北、西

北和西南地区，GenBank 下载的同源序列来自于 
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图 5  基于 COⅠ基因构建的 NJ 树 

Fig. 5  NJ tree based on COⅠ gene 

不同形状所标识的是同种序列形成并系或多系，不同种序列却形成单系，标*序列为本研究中的样本序列。图 6 同。 

Different shapes indicate that the sequences of same species formed paraphyletic or polyphyletic groups, but the sequences 
different species formed monophyletic groups. The star-marked sequences are from this paper. The same as Fig. 6. 
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图 6  基于 28S 基因构建的 NJ 树 

Fig. 6  NJ tree based on 28S gene 
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俄罗斯、美国、日本、希腊和西班牙等国家。尽

管舞毒蛾分为亚洲种群、欧洲种群及北美种群，

其中亚洲舞毒蛾被美国列为森林检疫性害虫，但

本研究结果表明，其种内遗传距离较小，仅为

0.84%，说明舞毒蛾种群之间基因交流频繁、分

布广泛、传播蔓延速度较快。与此类似的是蛀果

害虫梨小食心虫 Grapholita molesta，有学者发现

基于线粒体 COⅠ基因，山西省不同地域的种群

遗传距离在 0.082%-0.255%，平均遗传距离为

0.162%（Yang et al.，2016）。 

对于种群扩散能力差，地理隔离较远的种

类，种内遗传距离较大（杨方园，2019）。在本

研究中，大于 1%的种类样本往往来自不同国家

或地区。例如：白钩小卷蛾 Epiblema foenella 种

内遗传距离为 1.21%，本研究有 3 条序列，其他

9 条来自挪威、日本、韩国、意大利、巴基斯坦

和中国。黄星尺蛾 Arichanna melanaria 种内遗传

距离为 1.97%，采自日本、德国、芬兰和澳大利

亚，泛尺蛾 Orthonama obstipata 种内遗传距离为

2.19%，采自美国、芬兰、西班牙、韩国等地区。

甚至还有 7 个种的种内遗传距离超过种内种间

差异阈值 3%。如苹小卷叶蛾（苹褐带卷蛾）

Adoxophyes orana 为 3.63%，共 19 条序列，除了

本研究的 2 条序列，其他 17 条序列分别来自挪

威、芬兰、澳大利亚、韩国、德国和我国的山东、

山西和北京。值得注意的是苹小卷叶蛾存在物种

复合体，包含多个隐存种，由于形态上极为相似，

复合体的物种识别一直是分类研究中的难点。有

学者发现在韩国长期被称为 A. orana 的物种可

能是一个新种或其他种类（Park et al.，2008 ）。

这可能是导致本研究中苹小卷叶蛾种内遗传距

离较大的原因。还有其它种类，如东方黄毒蛾

Euproctis subflava 种内遗传距离为 5.56%，茶银

尺蠖 Scopula subpunctaria 种内遗传距离为

7.71%，序列均来源于不同国家或地区。不过种

内遗传距离较大的现象，并不仅限于蛾类昆虫，

其他动物类群也有类似情况。如采集自河北省石

家庄市、山东省济南市、安徽省的淮南市和芜湖

市 4 个地区的粉尘螨 Dermatophagoides farina，

基于线粒体 CO Ⅰ基因的种群遗传距离在

0.2%-4.3%（叶长江等，2019）。另外，也有研究

表明，多食性较强的种类也容易产生较大的种内

遗传差异（Hulcr et al.，2007）。 

在实际研究中，部分种内遗传距离较大及种

间遗传距离较小的现象会影响 DNA 条形码的鉴

定。并且随着不同地域的种类样本采集越来越丰

富，这种现象出现频率会不断增加。建议在实际

应用中，针对部分种类种内遗传距离较大的现

象，可以再增加一条进化速率较快的基因片段或

以其他鉴定方式作为辅助，在获取序列的同时，

收集证据标本的图像数据，构建图像识别系统

（林达坤等，2020），对物种进行联合鉴定。 

在本文中，28S D2 基因虽能鉴定大部分种

类，但比 COⅠ基因相对保守。一般认为 28S 基

因不能有效区分同一种类的不同亚种、不同表

型。如有棘和无棘 2 种不同表型栉江珧 Atrina 

pectinata 的基因分析比较，COⅠ差异最大为

1.5%，28S 无差异（薛东秀等，2009）。对扶桑

绵粉蚧 6 个地理种群的研究中，COⅠ基因有 7

个单倍型，地理种群间可显示出遗传差异，而

28S rDNA 序列则较为保守（赵静等，2014）。所

以，28S 基因常用于动物类群的属或科的较高阶

元系统发育分析（梅洪等，2007；张彦周等，2008；

陈诚等，2010；张健等，2012；丁昌萍，2017），

在种一级分类单元之间差异较小，不建议作为

DNA 条形码的辅助基因，应选择进化速率较快

的基因片段。 

虽然近年来我国的 DNA 条形码系统发展较

快，但需要吸纳全世界不同地域种类数据加入共

享才更具实用价值及科学意义。所以亟需构建我

国的大数据平台，不仅将大量科研数据和成果留

在国门内，而且尝试与 GenBank、BOLD 系统等

国际数据库对接，吸纳全世界数据参与共享，加

快我国相关学科的发展速度，最终为生产发展提

供科技支撑。 
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