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棒尾小蛩螽线粒体基因组特征 

及其系统进化研究* 
刘  菲**  詹明德  王立志***  束潇潇 
（陕西学前师范学院生命科学与食品工程学院, 西安 710061） 

摘  要  【目的】 棒尾小蛩螽隶属于直翅目螽斯科蛩螽亚科。目前蛩螽亚科的研究主要集中于形态分类，

系统进化研究较少。为探究棒尾小蛩螽线粒体基因组特征，丰富蛩螽亚科线粒体基因组数据库，为蛩螽亚

科线粒体基因组比较和系统发育研究提供数据支持，本研究对棒尾小蛩螽的线粒体基因组进行测定、组装、

注释和分析，并探讨了棒尾小蛩螽系统发育地位和蛩螽亚科系统进化关系。【方法】 本研究采用高通量

测序技术对棒尾小蛩螽基因组进行测序，组装获得完整的线粒体基因组序列，并进行注释和详细分析。选

取包括棒尾小蛩螽在内的 12 个蛩螽亚科物种的线粒体基因组序列，利用 13 个蛋白编码基因和 2 个 rRNA

基因构建蛩螽亚科系统进化树。【结果】 棒尾小蛩螽线粒体基因组序列总长度为 15 618 bp，包含 13 个

蛋白质编码基因、22 个 tRNA 基因、2 个 rRNA 基因和 1 个控制区，基因排列紧凑，具有昆虫祖先序列相

同的基因排序；棒尾小蛩螽线粒体基因组 A+T 占总碱基的 70.7%，存在明显的 AT 偏向性；13 个蛋白编

码基因中，除 ND1 以 TTG 为起始密码子外，其余均为 ATN；除 COX1、ND5 和 ND4 使用不完整终止密

码子 T，其余均使用 TAG 或 TAA 作为终止信号；22 个 tRNAs 中，除 tRNASer(AGN)外均为典型的三叶

草结构。【结论】 本研究获得了棒尾小蛩螽完整的线粒体基因组序列，贝叶斯系统树显示棒尾小蛩螽与

格尼剑螽、斑翅简栖螽和斑腿栖螽的亲缘关系更近。 

关键词  棒尾小蛩螽；线粒体基因组；蛩螽亚科；系统发育 

Mitochondrial genome characteristics and phylogeny  
of Microconema clavata 

LIU Fei**  ZHAN Ming-De  WANG Li-Zhi***  SHU Xiao-Xiao 

(College of Life Sciences and Food Engineering, Shaanxi Xueqian Normal University, Xi’an 710061, China) 

Abstract  [Objectives]  To investigate the mitochondrial genome of Microconema clavata (Meconematinae, Tettigoniidae, 

Orthoptera), and thereby enhance the Meconematinae’s mitochondrial genome database to facilitate mitochondrial genome 

comparisons and phylogenetic research on this group. [Methods]  We measured, assembled, annotated and analyzed, the 

mitochondrial genome of M. clavate, in order to determine the phylogenetic relationships of this species within the 

Meconematinae. We used next-generation sequencing technology to sequence the genome of M. clavate, assembled the 

complete mitochondrial genome sequence, then annotated and analyzed it in detail. The mitochondrial genome sequences of 12 

species of the Meconematinae, including M. clavate, were selected to construct a phylogenetic tree based on differences in 13 

protein coding genes and two rRNA genes. [Results]  The total length of the mitochondrial genome sequence of M. clavate 

was 15 618 bp, which contained 13 protein coding genes, 22 tRNA genes, two rRNA genes and one control region. The genes 

were arranged compactly and had the same sequence as ancestral species. The A+T of the mitochondrial genome of M. clavate 
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accounted for 70.7% of the total bases, and there was an obvious AT bias. With the exception of ND1 which began with TTG, 

the remainder of the 13 protein coding genes began with ATN. All genes have TAG or TAA as the termination signal, except 

COX1, ND5 and ND4, which have an incomplete termination codon T. All other tRNAs have a typical clover structure except 

tRNASer(AGN). [Conclusion] The complete mitochondrial genome sequence of M. clavate was obtained. A Bayesian 

phylogenetic tree indicates that M. clavata is most closely related to Xiphidiopsis gurneyi, Xizicus maculatus and Xizicus 

fascipes. 

Key words  Microconema clavata; mitochondrial genome; Meconematinae; phylogeny 

螽斯科 Tettigoniidae 是直翅目 Orthoptera 的

第二大类群，目前全世界共记载 22 亚科 1 263

属 8 005 种，中国共记录 11 亚科 149 属 677 种

（王平，2017），种类记录非常丰富。螽斯中既

有重要的农林害虫，也有重要的资源昆虫，还有

重要的昆虫天敌，可作为生物防治的潜在资源

（李娜，2008）。因此，螽斯相关研究具有重要

的理论和应用价值。 

蛩螽亚科 Meconematinae 隶属于螽斯科，全

世界记录 122 属 820 余种，中国记录 42 属 220

种（王瀚强，2015）。目前国内外对蛩螽亚科的

研究主要集中于经典形态分类，描述了很多新属

新种。刘宪伟和毕道英（1994）记述中国蛩螽亚

科饰尾螽属Cosmetura和剑螽属Xiphidiopsis各 1

新种。石福明和郑哲民（1995）记录剑螽属 1 新

种。石福明和郑哲民（1995，1996）报道剑螽属

5 新种。慕芳红等（2000）记述蛩螽亚科 3 新种。

Shi 和 Chen（2002）记述剑螽属 2 新种。边迅

（2012）报道蛩螽亚科新属三岛螽属 Tamdaora

和该属 1 新种。Feng 等（2017）描述了栖螽属

Xizicus 1 新种并展示了该属其他 2 物种的重要形

态特征。Chen 等（2019）描述了来自广西的栖

螽属 1 新种。Cui 等（2020）报道了云南的栖螽

属 2 新种。Duan 等（2022）描述了来自云南的

小蛩螽属 Microconema 1 新种。 

蛩螽亚科系统发育相关研究较少。有些学者

认为蛩螽亚科为单系群（刘菲，2017；Zhou et al., 

2017），但有些学者并不认同（Mugleston et al., 

2018）。基于线粒体 COI 和 12S rRNA 基因序列，

裘明（2011）对蛩螽亚科属间的系统发育关系进

行初步探讨。王瀚强（2015）结合形态支序分类

和分子系统学方法，基于 COI 和 28SrRNA 基因

序列，探讨了中国蛩螽亚科各属的系统发育关 

系。刘菲（2017）对贺氏东栖螽 Xizicus howardi

基因组进行测序，并组装了线粒体基因组序列，

结合从 NCBI Genebank 下载的 17 条螽斯科物种

线粒体基因组序列，构建了螽斯科系统进化树并

进行探讨。Wang 等（2020）基于 COI、CYTB

及 ITS1-5.8S rDNA-ITS2 共 3 个基因片段对华穹

螽属 Sinocyrtaspis 部分物种进行系统发育分析。

随着线粒体基因组测序方法的发展，陆续有蛩螽

亚科物种的线粒体基因组被测定（Yang et al., 

2012; 沙淼等，2013; Zhou et al., 2017; Mao et al., 

2018a, 2018b, 2019, 2020; Han et al., 2019; Chang 
et al., 2020），但与蛩螽亚科丰富的物种数量相

比，仍然只是非常少的一部分。 

棒尾小蛩螽 Microconema clavata，隶属于蛩

螽亚科，是报道自我国的第一个蛩螽种类。为更

好地研究蛩螽亚科的系统发育关系，本研究测定

了棒尾小蛩螽的全线粒体基因组序列并进行分

析，初步构建了蛩螽亚科系统发育树，丰富了蛩

螽亚科的线粒体基因组序列数据库，为蛩螽亚科

系统进化研究提供了有价值的数据资源。 

1  材料与方法 

1.1  DNA 文库的构建和基因组测序 

棒尾小蛩螽标本采自河南省三门峡市卢氏

县。取标本后足股节肌肉，使用 DNA 提取试剂

盒提取总 DNA，通过电泳和 NanoDrop 技术检测

DNA 的质量，再利用超声波将合格的 DNA 样品

打断成短的片段，获得片段化的 DNA 之后，然

后再对其进行一系列的处理，最后利用 PCR 扩

增技术得到 DNA 测序文库。使用 Illumina HiSeq

平台对检测合格的 DNA 文库进行测序。 
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1.2  棒尾小蛩螽线粒体基因组的组装 

使用 CLC Genomics Workbench 9.0 对测序

所得的原始读取片段（Raw reads）进行过滤处

理，得到高质量读取片段（Clean reads）。以斑

腿栖螽 Xizicus fascipes 的线粒体基因组序列

（GenBank 登录号为 JQ326212）为参考序列，

运行 Mira 4.0.2 和 MITObim 1.9.1 对棒尾小蛩螽

线粒体基因组序列进行组装（Hahn et al., 2013）。 

1.3  棒尾小蛩螽线粒体基因组序列的注释 

使用 Geneious Prime 2022.2.2 对棒尾小蛩螽

线粒体基因组序列进行注释，得到棒尾小蛩螽线

粒体基因组序列中各基因的起始位置、终止位

置、方向和长度，蛋白质编码基因的起始密码子

和终止密码子，各基因间隔碱基数可通过计算得

到。通过 OGDRAW 1.3.1 导出棒尾小蛩螽线粒

体基因组结构图（Greiner et al., 2019）。 

1.4  碱基组成、密码子和氨基酸使用频率分析 

使用 MEGA 11.0.13 统计棒尾小蛩螽全线粒

体基因组、蛋白质编码基因、tRNA 基因、rRNA

基因、控制区、蛋白质编码基因密码子第一位、

第二位和第三位的碱基组成和碱基数目，通过

“Codon Usage”统计蛋白质编码基因的密码子

使用频次和相对同义密码子使用频率（Relative 

synonymous codon usage，RSCU），通过“Amino 

acid composition”统计氨基酸的使用频率。 

1.5  tRNA 二级结构的预测 

通过 MITOS 2 软件（http://mitos.bioinf.uni- 

leipzig.de/index.py）对棒尾小蛩螽的 tRNA 和

rRNA 基因位置以及 tRNA 二级结构进行预测。 

1.6  蛩螽亚科系统发育树的构建 

本研究共选取 14 条完整的线粒体基因组序

列，包括 12 个蛩螽亚科物种（含棒尾小蛩螽）

及 2 个草螽亚科外群，除棒尾小蛩螽线粒体基因

组序列为本研究所测得外，其余所选物种线粒体

基因组序列均从 GenBank 数据库下载，GenBank

登 陆 号 如 下 ： Acosmetura nigrogeniculata 

(MK801775) 、 Pseudocosmetura anjiensis 

(KX057711) 、 Alloxiphidiopsis emarginata 

(MN562488) 、 X. howardi (KY458226) 、

Xiphidiopsis gurneyi (MH198673) 、 Xizicus 

maculatus (MG779499)、X. fascipes (JQ326212)、

Decma fissa (KX057710) 、 Nipponomeconema 

sinica (MK903580) 、 Pseudokuzicus pieli 

(KX057712) 、 Shoveliteratura triangula 

(MN395747)、Conocephalus melaenus (KY407794)

和 Conocephalus differentus (MF347703)。 

使用Geneious Prime 2022.2.2对以上14条线

粒体基因组序列的 13 个蛋白质编码基因和 2 个

rRNA 基因进行提取，并使用 Muscle 3.8.425 分

别进行多序列比对，利用 SequenceMatrix 1.9 将

单个线粒体基因的比对结果连接成一个联合数

据集，输出为 Nexus 格式文件。利用 MrBayes 

3.2.2 软件构建贝叶斯系统发育树（Ronquist and 

Huelsenbeck, 2003），共运行 100 万代，使用

TreeGraph 2.15.0 对系统进化树进行美化。 

2  结果与分析 

2.1  棒尾小蛩螽线粒体基因组特征 

棒尾小蛩螽线粒体基因组序列总长为 15 618 

bp，由 37 个基因（13 个蛋白质编码基因、22 个

tRNA 基因和 2 个 rRNA 基因）和 1 个 D-Loop

区（控制区）组成（表 1，图 1），序列已提交

至 GenBank 数据库，登录号为 OP851518。棒尾

小蛩螽线粒体基因组基因结构紧凑，基因间隔区

长度为 0-17 bp，具有昆虫祖先序列典型的基因

排序，具体排列顺序如下： tRNAIle/tRNAGln/ 

tRNAMet/ND2/tRNATrp/tRNACys/tRNATyr/COX1/tRNALeu/ 
COX2/tRNALys/tRNAAsp/ATP8/ATP6/COX3/tRNAGly/
ND3/tRNAAla/tRNAArg/tRNAAsn/tRNASer/tRNAGlu/
tRNAPhe/ND5/tRNAHis/ND4/ND4L/tRNAThr/tRNAPro/ 
ND6/CYTB/tRNASer/ND1/tRNALeu/16SrRNA/tRNAVal/
12SrRNA/D-Loop，其中，N 链编码 14 个基因，

J 链编码 23 个基因（表 1，图 1）。 

2.2  棒尾小蛩螽线粒体基因组蛋白质编码基因 

棒尾小蛩螽线粒体基因组蛋白编码基因的

起始密码子使用情况如下：ATT (ND2，COX1，

ATP8，ND3 和 ND5)、ATG (COX2，ATP6，COX3， 
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图 1  棒尾小蛩螽线粒体基因组结构图 

Fig. 1  The map of Microconema clavata mitogenome 

 
表 1  棒尾小蛩螽线粒体基因组组成 

Table 1  Organization of Microconema clavata mitogenome 

基因/区域
Gene/Region 

方向 
Direction 

长度（bp） 
Length (bp) 

起始位置（bp）
Start position(bp)

终止位置（bp）
End position (bp)

间隔（bp）
Intergenic 
length (bp)

起始密码子
Start condon 

终止密码子
End condon

tRNAIle Forward 66 1 66    

tRNAGln Reverse 69 64 132 ﹣3   

tRNAMet Forward 66 137 202 4   

ND2 Forward 1 029 203 1 231 0 ATT TAA 

tRNATrp Forward 66 1 230 1 295 ﹣2   

tRNACys Reverse 65 1 288 1 352 ﹣8   

tRNATyr Reverse 65 1 353 1 417 0   

COX1 Forward 1 540 1 410 2 949 ﹣8 ATT T 

tRNALeu (UUR) Forward 65 2 950 3 014 0   

COX2 Forward 684 3 020 3 703 5 ATG TAA 

tRNALys Forward 69 3 712 3 780 8   

tRNAAsp Forward 67 3 781 3 847 0   
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续表 1 (Table 1 continued) 

基因/区域
Gene/Region 

方向 
Direction 

长度（bp） 
Length (bp) 

起始位置（bp）
Start position 

(bp) 

终止位置（bp）
End position (bp)

间隔（bp）
Intergenic 
length (bp)

起始密码子
Start condon 

终止密码子
End condon

ATP8 Forward 165 3 848 4 012 0 ATT TAA 

ATP6 Forward 678 4 006 4 683 ﹣7 ATG TAA 

COX3 Forward 789 4 683 5 471 ﹣1 ATG TAA 

tRNAGly Forward 67 5 473 5 539 1   

ND3 Forward 354 5 540 5 893 0 ATT TAA 

tRNAAla Forward 62 5 895 5 956 1   

tRNAArg Forward 63 5 957 6 019 0   

tRNAAsn Forward 67 6 036 6 102 16   

tRNASer(AGN) Forward 67 6 105 6 171 2   

tRNAGlu Forward 67 6 172 6 238 0   

tRNAPhe Reverse 65 6 245 6 309 6   

ND5 Reverse 1 732 6 310 8 041 0 ATT T 

tRNAHis Reverse 65 8 042 8 106 0   

ND4 Reverse 1 339 8 107 9 445 0 ATG T 

ND4L Reverse 297 9 439 9 735 ﹣7 ATG TAA 

tRNAThr Forward 66 9 737 9 802 1   

tRNAPro Reverse 66 9 802 9 867 ﹣1   

ND6 Forward 528 9 869 10 396 1 ATA TAA 

CYTB Forward 1 137 10 396 11 532 ﹣1 ATG TAG 

tRNASer(UCN) Forward 69 11 531 11 599 ﹣2   

ND1 Reverse 948 11 617 12 564 17 TTG TAG 

tRNALeu(CUN) Reverse 64 12 565 12 628 0   

16S rRNA Reverse 1 312 12 629 13 940 0   

tRNAVal Reverse 71 13 941 14 011 0   

12S rRNA Reverse 790 14 011 14 800 ﹣1   

D-Loop Forward 820 14 799 15 618 ﹣2   

 
ND4，ND4L 和 CYTB)、ND1 (TTG)和 ND6 (ATA)。

使用的终止密码子有 3 种，COX1、ND5 和 ND4

使用 T 作为终止信号，ND1 和 CYTB 使用 TAG

作为终止信号，其余基因（ND2， COX2，COX3，

ATP8，ATP6，ND3，ND4L 和 ND6）都由 TAA

作为终止信号（表 1）。 

2.3  棒尾小蛩螽线粒体基因组碱基组成 

棒尾小蛩螽线粒体基因组的碱基数目共

15 618 个，其中碱基 T、C、A、G 的含量分别

为 33.6%、18.7%、37.1%和 10.6%，A+T 含量为

70.7%，G+C 含量为 29.3%；tRNA 基因碱基总

数目为 1 457，各碱基 T、C、A、G 的含量分别

为 36.8%、10.4%、37.9%和 15.0%，A+T 含量为

74.7%；rRNA 基因共有碱基 2 102，碱基 T、C、

A、G的含量分别为 38.5%、7.8%、36.0%和 17.6%，

A+T 含量为 74.5%；控制区碱基总数目为 820 个，

各碱基 T、C、A、G 的百分含量分别为 33.0%、



5 期 刘  菲等: 棒尾小蛩螽线粒体基因组特征及其系统进化研究 ·1353· 

 

22.3%、35.4%和 9.3%，A+T 的含量为 68.4%；

13 个蛋白质编码基因的碱基总数为 11 225，其

碱基 T、C、A、G 的含量分别为 40.0%、15.6%、

29.6%和 14.8%，A+T 含量为 69.6%，密码子第

一位（66.3%）和第二位（68.0%）的 A+T 含量

明显低于第三位（74.5%）（表 2）。 
 

表 2  棒尾小蛩螽线粒体基因组碱基组成 

Table 2  Nucleotide composition of Microconema clavata mitogenome 

碱基组成 (%) Nucleotide composition (%) 
区域 

Region T C A G A+T 

碱基数目（bp）
Nucleotide 

numbers (bp)

全线粒体基因组 Complete mitochondrial genome 33.6 18.7 37.1 10.6 70.7 15 618 

蛋白编码基因 Protein-coding genes 40.0 15.6 29.6 14.8 69.6 11 225 

tRNA 基因 tRNA genes 36.8 10.4 37.9 15.0 74.7 1 457 

rRNA 基因 rRNA genes 38.5 7.8 36.0 17.6 74.5 2 102 

控制区 Control region 33.0 22.3 35.4 9.3 68.4 820 

密码子第一位 1st codon position 37.7 14.8 28.6 18.9 66.3 3 743 

密码子第二位 2nd codon position 43.3 18.4 24.7 13.6 68.0 3 741 

密码子第三位 3rd codon position 38.9 13.6 35.6 11.9 74.5 3 741 

 

2.4  棒尾小蛩螽线粒体基因组密码子使用和氨

基酸组成百分比 

通过 MEGA 11.0.13 对棒尾小蛩螽线粒体基

因组 13 个蛋白编码基因的密码子使用情况进行

统计，结果显示使用频率最高的密码子为 UUU、 
 

UUA 和 AUU，使用频次分别为 264、257 和 245

次，RSCU 最高的为 UUA，其 RSCU 值为 2.85

（图 2）。使用频次最高的 4 个氨基酸依次是亮氨

酸 Leu（14.96%）、苯丙氨酸 Phe（10.34%）、丝

氨酸 Ser（9.04%）和异亮氨酸 Ile（8.63%）（图 3）。 

 
 

图 2  棒尾小蛩螽线粒体基因组蛋白质编码基因的密码子使用 

Fig. 2  Codon usage in protein-coding genes of Microconema clavata mitogenome 

RSCU：相对同义密码子使用频率 Relative synonymous codon usage. 
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图 3  棒尾小蛩螽线粒体基因组氨基酸组成百分比 

Fig. 3  Amino acid composition in protein coding genes of Microconema clavata mitogenome 
 

2.5  棒尾小蛩螽线粒体基因组 tRNA 基因、

rRNA 基因和控制区 

棒尾小蛩螽线粒体基因组的 22 个 tRNA 基

因长度介于 62-71 bp 之间，tRNA 相对位置见表

1。使用 MITOS 2 预测棒尾小蛩螽线粒体基因组

tRNA 的二级结构，结果显示，22 个 tRNA 的二

级结构除 tRNASer(AGN)之外，其余均为通常的三

叶草结构。16S rRNA 和 12S rRNA 的长度分别为

1 312 bp 和 790 bp，位于 tRNALeu 和 D-Loop 区之

间。D-loop 区的长度为 820 bp，位于 12S rRNA

和 tRNAIle 之间（表 1）。 

2.6  蛩螽亚科系统发育树 

本研究选取包括棒尾小蛩螽在内的 12 条蛩

螽亚科物种的线粒体基因组序列，并以悦鸣草螽 

C. melaenus 和异刺草螽 C. differentus 为外群，

提取这 14 条线粒体基因组序列的 13 个蛋白编码

基因和 2 个 rRNA 基因，构建贝叶斯系统发生树，

结果显示格尼剑螽 X. gurneyi 和斑翅简栖螽 X. 

maculatus 关系较近，聚为一支形成姐妹群，再

和斑腿栖螽 X. fascipes 聚为一支，然后和本研究

所测的棒尾小蛩螽 M. clavata 聚为一支；凹缘异

剑螽 A. emarginata 和贺氏东栖螽 X. howardi 聚

为一支形成姐妹群，再和前面 4 个物种聚为一

支；中华瀛蛩螽 N. sinica 和皮氏拟库螽 P. pieli

聚为一支形成姐妹群，再和三角铲畸螽 S. 

triangula 聚为一支，然后和裂涤螽 D. fissa 聚为

一支，这 10 个物种形成一个聚类簇；黑膝异饰

尾螽 A. nigrogeniculata 和安吉拟饰尾螽 P. 

anjiensis 聚为一支，这 2 个物种位于蛩螽亚科的

基部，是蛩螽亚科最原始的类群（图 4）。 

3  讨论 

本研究借助高通量测序技术对棒尾小蛩螽

的全基因组进行测序，然后使用 Mira 4.0.2 和

MITObim 1.9.1 对其进行组装，获得完整的棒尾

小蛩螽线粒体基因组序列，进一步利用 Geneious 

Prime 2022.2.2、MEGA 11.0.13 和 MITOS 2 对组

装的线粒体基因组序列进行注释和详细分析。棒

尾小蛩螽线粒体基因组全长共 15 618 bp，由 13

个蛋白质编码基因、22 个 tRNA 基因、2 个 rRNA

基因共 37 个基因和一个 D-Loop 区构成，和大部

分直翅目昆虫一样，其基因排列十分紧密，具有

祖先相同的基因排序。棒尾小蛩螽线粒体基因组

序列中 AT 含量为 70.7%，GC 含量为 29.3%，AT

含量明显高于 GC 含量，与其它直翅目昆虫具有

类似的 AT 碱基偏向性。大多数直翅目昆虫 AT

含量集中在 70%-80%之间，而且碱基含量通常

是 A>T>C>G（邱忠营，2016）。棒尾小蛩螽线

粒体基因组的 13 个蛋白编码基因中，除 ND1 以

TTG 为起始密码子外，其余均为 ATN。除 COX1、

ND5 和 ND4 使用不完整终止密码子 T，其余蛋 
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图 4  基于线粒体基因组 13 个 PCGs 和 2 个 rRNAs 的蛩螽亚科系统进化树 

Fig. 4  Phylogenetic tree generated based on 13 PCGs and two rRNAs using mitochondrial  
genomes from species in Meconematinae 

数字表示置信度。The numbers represent the confidence level. 

 
白质编码基因使用 TAG 或 TAA 作为终止信号。

在直翅目昆虫中，部分蛋白质编码基因（ND1、

ND2、ND4、ND5、ND6、COX1、ATP8）均存

在使用非标准起始密码子的情况，也有部分蛋白

质编码基因使用不完整终止密码子（T 或 TA）

（邱忠营，2016）。棒尾小蛩螽线粒体基因组

RSCU 最高的密码子为 UUA，使用频次最高的 4

个氨基酸有亮氨酸 Leu、苯丙氨酸 Phe、丝氨酸

Ser 和异亮氨酸 Ile，与螽斯科其它物种类似（刘

菲，2016；刘菲等，2017；Mao et al., 2018b）。  

本研究以悦鸣草螽和异刺草螽为外群，选取

包括棒尾小蛩螽在内的 12 条蛩螽亚科物种的线

粒体基因组序列，构建基于 13 个蛋白编码基因

和 2 个 rRNA 基因数据集的蛩螽亚科系统进化

树，结果显示格尼剑螽和斑翅简栖螽聚为一支，

再和斑腿栖螽聚为一支，本研究所测的棒尾小蛩

螽与这 3 种亲缘关系最近，Mao 等（2018a, 2019）

也认为格尼剑螽与栖螽属的亲缘关系较近；凹缘

异剑螽和贺氏东栖螽聚为一支，其亲缘关系较

近，与 Mao 等（2019）利用蛩螽亚科 9 个物种

线粒体基因组构建的系统发育树结果一致。 

本研究对棒尾小蛩螽线粒体基因组序列的

基本特征、碱基组成、密码子和氨基酸使用情况

等进行了详细分析，并基于蛩螽亚科线粒体基因

组序列构建了贝叶斯树，初步探讨了该亚科的系

统发育关系，为其系统发生关系研究提供数据支

持和分子证据。但目前线粒体基因组已测序的蛩

螽亚科物种数量较少，分析结果未能完全说明蛩

螽亚科属间的关系，今后还需进一步增加分类单

元，从而得到更加全面稳健的蛩螽亚科系统发

育树。 
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