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基于 DNA 条形码技术的外来蚂蚁物种鉴定研究* 
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（1. 黑龙江八一农垦大学农学院，大庆 163319；2. 深圳海关动植物检验检疫技术中心，深圳 518045； 

3. 中山大学生命科学学院，广州 510275；4. 广东鹏海司法鉴定所，深圳 518045） 

摘  要  【目的】 实现外来蚂蚁（通过人为传播由口岸进境）的快速精准检测。【方法】 通过一代测序

技术获得来自 3 个亚科、16 个属、18 个种的外来蚂蚁线粒体 COⅠ序列，并以意大利蜂 Apis mellifera 的 2

条同源序列作为外群。通过构建最大似然法（Maximum likelihood methods，ML）系统发育树、ABGD

（Automatic barcode gap discovery）分析和遗传距离分析，对序列处理后同形态学鉴定结果比较。

【结果】 ML 系统发育树显示，18 种蚂蚁分布在三大分支上，在种级水平，同一种不同个体的蚂蚁聚为

一支，可明显区分。在属级水平上，臭蚁属 Dolichoderus，捷蚁属 Anoplolepis 和弓背蚁属 Camponotus 等

16 个属可以很好的区分开。ABGD 分析表明，18 种蚂蚁可明显区分，与形态学鉴定分类结果一致。遗传

距离分析表明，18 种蚂蚁基于 COⅠ基因的种间遗传距离高于种内遗传距离， 线粒体 COⅠ基因满足对物

种鉴定的要求。【结论】 在形态学鉴定的基础上，结合线粒体 COⅠ基因的 DNA 条形码技术可以实现 18

种外来蚂蚁物种的准确鉴定。 

关键词  DNA 条形码；蚁科；线粒体 COⅠ；系统发育分析；ABGD 分析；遗传距离 

Using DNA barcoding technology to identify of exotic ant species 

XIAO Meng1, 2**  DENG Ke-Yin2  GAO Rui-Fang2  WANG Li-Yang3  XIANG Cai-Yu2   
WANG Ying2  ZHENG Ming-Sen2  ZHANG Wei-Feng2, 4  ZHANG Hai-Yan1***  YU Dao-Jian2*** 
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Guangzhou 510275, China; 4. Guangdong Penghai Forensic Science Institute, Shenzhen 518045, China) 

Abstract  [Aim]  To increase the speed and accuracy of detection of exotic ants at ports of entry. [Methods]  Mitochondrial 

COⅠsequences of exotic ants from 3 subfamilies, 16 genera and 18 species were obtained using a first-generation sequencing 

technique. Two homologous Apis cerana sequences served as outgroups. Sequence variation between species was compared to 

morphological differences using an ML phylogenetic tree, ABGD analysis, and genetic distance analysis. [Results]  A ML 

phylogenetic tree classified 18 species of ants on three branches. At the species level, individual ants of the same species were 

grouped into a single, clearly distinguishable, clade. At the generic level, 16 genera, such as Dolichoderus, Anoplolepis and 

Camponotus, could also be clearly distinguished. ABGD analysis also clearly distinguished 18 species. The results obtained 

using molecular methods were consistent with those obtained using morphological classification. Genetic distance analysis 

indicates that interspecific genetic distances exceeded the intraspecific genetic distances for all 18 species. [Conclusion]  DNA 

barcoding technology using mitochondrial COⅠgene variation correctly identified 18 exotic ant species described on the basis 

of morphological differences. 
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蚂 蚁 是 膜 翅 目 Hymenoptera 细 腰 亚 目

Apocrita 蚁总科 Formicoidea 蚁科 Formicidae 昆

虫的总称，是地球上分布最广泛、种类和数量最

多的社会性昆虫。全球共记录蚂蚁 16 亚科 342 

属 14 215 种（Bolton, 2024）。蚂蚁在自然界中

扮演着促进生态循环、维持生物群落平衡及协助

植物生长发育的重要角色。但另一方面，像红火

蚁 Solenopsis invicta 等外来入侵蚂蚁会扰乱生态

平衡、破坏土壤、影响农作物生长、对人类健康

构成威胁，并带来经济损失。 

随着人员流动、国际贸易和跨境电商的迅猛

发展，外来物种通过携带、邮寄、夹藏等方式传

播进入我国的风险巨大（Hulme, 2009）。例如

红火蚁 S. invicta，这一源自南美洲的极具破坏力

的入侵物种，已在我国多地定殖并迅速扩散，对

人畜和农林业生产造成极大危害。它们啃食农作

物根系、果实，导致减产甚至绝收；攻击家畜，

影响畜牧业；破坏农田水利设施，严重影响农林

业生产和生态安全。同时，红火蚁叮咬可引起剧

烈疼痛和过敏反应，危及人类安全（Wang et al., 

2018）。小火蚁 Wasmannia auropunctata 也是近

年来我国植物检疫工作中十分关注的一种入侵

害虫。2022 年 5 月，我国首次报道了小火蚁野

生种群，与红火蚁相似，它们对动植物、生态、

经济甚至是人类都容易造成严重影响（Chen   

et al., 2022）。因此，加强对外来蚂蚁（通过人

为传播由口岸进境）的监测调查、环境损害评估

和风险分析，并研究快速准确的鉴定技术对有效

防范外来蚂蚁的传入和扩散意义重大。 

近十余年来，海关在进境货物及其运输工

具、旅客携带物和寄递物等上截获大量种类的外

来蚂蚁（Ward et al., 2006）。蚂蚁物种的鉴定工

作主要以传统形态学鉴定为主，对分类鉴定资料

和人员鉴定经验的依赖性较高且效率低，影响通

关时长和防控效果。DNA 条形码技术是一种应

用生物本身所具有的、有足够变异的标准化短基

因片段对物种进行快速、准确鉴定的生物身份识

别技术（Hebert et al., 2003a）。相较于传统的形

态学鉴定方法，DNA 条形码技术具有显著优势，

其操作简便快捷，非专业人员也能快速掌握并准

确执行；准确度高，特别是在区分形态相近的物

种时表现尤为突出；样本适用范围广泛，即使样

本受损也能进行有效鉴定。这些特点使得 DNA

条形码技术在物种鉴定领域具有广泛的应用前

景和重要的研究价值（赵广宇等, 2014）。Hebert

等（2003b）提出可以利用线粒体细胞色素氧化

酶亚基（Cytochrome coxidase I，COⅠ）基因作

为 DNA 条形码来鉴定动物物种。DNA 条形码技

术受到生物学各领域越来越多研究者的高度重

视，得到广泛应用，包括在海关检验检疫鉴定中

的应用也越来越普遍（陈岩等, 2014）。例如，广

州海关通过形态及 DNA 条形码鉴定入侵害虫南

洋臀纹粉蚧 Planococcus lilacinus （马骏等 , 

2019）；福州海关建立了重大入侵物种虎纹非洲

大蜗牛 Achatina panthera 的分子比对方法（胡美

玲等, 2023）；天津海关从黑山共和国进境的寄递

邮件中截获一种昆虫卵，通过形态及 DNA 条形

码技术鉴定为巴尔干锯螽斯 Saga natoliae（林宇

等, 2024）。 

本研究通过DNA条形码技术对 18种外来蚂

蚁的种类进行鉴定，并与形态鉴定结果相比较，

利用线粒体 COⅠ基因进行系统发育、ABGD 分

析和遗传距离分析。探究基于 DNA 条形码技术

对外来蚂蚁物种鉴定的准确性，并为外来蚂蚁的

快速鉴定提供分子数据及实践基础，帮助口岸植

物检疫监管人员在面对具有多态性特征及处于

不同发育阶段的蚂蚁时，实现迅速且准确的鉴

别，从而有效缩短通关流程，及时应对并预防外

来蚂蚁物种的入侵风险。 

1  材料与方法 

1.1  供试昆虫 

18 种蚂蚁样本由深圳海关动植物检验检疫

技术中心提供（表 1）。样本保存在 95%无水乙

醇中。 

1.2  试验方法 

1.2.1  DNA提取  参考李文杰（2021）提取 DNA

方法，1 头蚂蚁为一个样本，采用 DNeasy Blood &  
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表 1  供试蚂蚁清单 

Table 1  List of tested ants 

亚科 
Subfamily 

属 
Genus 

种 
Species 

寄送地信息 
Destination information 

形态图片 
Picture of morphology

臭蚁亚科 
Dolichoderinae 

臭蚁属 

Dolichoderus 

胸臭蚁 
Dolichoderus thoracicus 
 

越南-中国 
Vietnam-China 

蚁亚科 
Formicinae 

捷蚁属 
Anoplolepis 

长足捷蚁 
Anoplolepis gracilipes 
 

美国-泰国 

United States-Thailand 

 

  弓背蚁属 
Camponotus 

截胸弓背蚁 
Camponotus mutilarius 
 

美国-泰国 

United States-Thailand 

    拟光腹弓背蚁 
Camponotus pseudoirritans
 

马来西亚-中国 

Malaysia-China 

  恐蚁属 
Dinomyrmex 

巨人恐蚁 
Dinomyrmex gigas 
 

泰国-中国香港 

Thailand-Hong Kong, 
China 

  蜜罐蚁属 
Myrmecocystus 

拟态蜜罐蚁 
Myrmecocystus mimicus 
 

美国-泰国 

United States-Thailand 

  立毛蚁属 
Paratrechina 

长角立毛蚁 
Paratrechina longicornis 
 

/ 

  前结蚁属 
Prenolepis 

黑腹前结蚁 
Prenolepis melanogaster 
 

美国-泰国 

United States-Thailand 

切叶蚁亚科 
Myrmicinae 

刺切叶蚁属 
Acanthomyrmex 

光腿刺切叶蚁 
Acanthomyrmex 
glabfemoralis 
 

波兰-泰国 

Poland-Thailand 
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续表 1 (Table 1 continued) 

亚科 
Subfamily 

属 
Genus 

种 
Species 

寄送地信息 
Destination information 

形态图片 
Picture of morphology

  芭切叶蚁属 
Atta 

墨西哥芭切叶蚁 
Atta mexicana 
 

/ 

  盲切叶蚁属 
Carebara 

近缘盲切叶蚁 
Carebara affinis 
 

美国-泰国 
United States-Thailand 

  举腹蚁属 
Crematogaster 

棕头举腹蚁 
Crematogaster scutellaris
 

美国-泰国 
United States-Thailand 

  收获蚁属 
Messor 

针毛收获蚁 
Messor aciculatus 
 

中国香港-韩国 
Hong Kong, China-Korea 

    野蛮收获蚁 
Messor barbarus 
 

法国-中国 
France-China 

  大头蚁属 
Pheidole 

具单眼大头蚁 
Pheidole ocellata 
 

美国-泰国 
United States-Thailand 

  须蚁属 
Pogonomyrmex 

加州须蚁 
Pogonomyrmex 
californicus 
 

美国-泰国 
United States-Thailand 

  火蚁属 
Solenopsis 

热带火蚁 
Solenopsis geminata 
 

美国-泰国 
United States-Thailand 

  真收获蚁属 
Veromessor 

佩氏真收获蚁 
Veromessor pergandei 
 

美国-泰国 
United States-Thailand 

/：无寄送地信息。 

/: No destination information. 
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Tissue Kit 试剂盒（Qiagen，德国）提取蚂蚁组

织的基因组 DNA。 

将蚂蚁腹部去除后放入 1.5 mL 离心管中，

加入 180 μL Buffer ATL 和 20 μL Proteinase K 溶

液，充分研磨。加入 200 μL Buffer AL，涡旋振

荡 15 s，56 ℃下水浴 1-2 h。加入 200 μL 无水乙

醇，涡旋振荡 15 s。混合物加入 DNeasy Mini spin 

column 柱中（放置在 2 mL 收集管中），离心机

（EPPENDORF，德国）6 000 r/min 离心 1 min，

弃滤液。加入 500 μL Buffer AW1，6 000 r/min

离心 1 min，弃滤液。加入 500 μL Buffer AW2，

20 000 r/min 离心 3 min，弃滤液。将柱置于新

的 1.5 mL 离心管中，加入 60-100 μL Buffer AE

于柱膜的中心，室温静置 1 min，20 000 r/min 离

心 1 min。重复上一步。样品溶液置于﹣20 ℃冰

箱中。 

1.2.2   DNA 浓度检测  使用荧光定量仪 Qubit 

4.0（Thermo Fisher Scientific Inc.，美国）测量样

品 DNA 浓度。 

1.2.3   PCR 扩増与检测  使用 COⅠ基因通用

引 物 LCO1490 （ 5′-GGTCAACAAACATAAA-

GATATTGG-3′）和 HCO2198（5′-TAAACTTCAG-

GGTGACCAAAAAATCA-3′）或 LepF1（5′-ATT-

CAACCAATCATAAAGATATTGG-3′ ） 和 LepR1

（5′-AAACTTCTGGATGTCCAAAAAATCA-3′）

（Folmer et al., 1994），在 PCR 仪（Thermo Fisher 

Scientific Inc.，美国）中进行扩增。 

PCR 扩增反应体系为 50 μL：2×FidCycle 

PCR MasterMix（含染料）（生工生物工程（上海）

股份有限公司）25 μL，上、下游引物（生工生

物工程（上海）股份有限公司）各 2 μL，DNA

（模板）1 μL，无菌双蒸水 20 μL。 

PCR 扩增反应条件：94 ℃预变性 5 min；

35 次循环扩增，包括 94 ℃变性 1 min，49.5 ℃

退火 1 min，72 ℃延伸 2 min；最后的 72 ℃延

伸 10 min。结束后 4 ℃保存。 

PCR 扩增产物通过高通量全自动毛细管电

泳仪 QIAxcel Advanced（Qiagen，德国）进行检

测，将 PCR 产物委托生工生物工程（上海）股

份有限公司测序和拼接。 

1.3  数据处理  

经双向测序的序列进行拼接和整理，将所测

得的基因序列在 NCBI 网站（https://www.ncbi. 

nlm.nih.gov/）中进行 BLAST 比对，匹配度最高

的物种为分子鉴定结果；所测得的 18 条拼接序

列通过 MEGA 中的 ClustalW 进行多重序列的比

对（Thompson et al., 1997）。手动删除引物序列，

将所得结果序列保存为 fasta 格式。将获得的基

因序列上传至 GenBank 数据库，并从 GenBank

数据库中下载已公开的序列 38 条用于后续分析

（表 2）。供试蚂蚁多为寄递物，对供试蚂蚁来

源地无法确认。 

1.3.1  系统发育分析  本研究主要采用最大似

然法（Maximum likelihood methods，ML）并设

置意大利蜂 Apis mellifera 为外群，在 MEGA 软

件中构建系统发育树。首先，用 MEGA 算出最

适 ML 模型，即 General Time reverible model 

（ Gamma distributed with invariant sites ） 

（GTR+ G+I），然后根据最适模型采用 100 次

重复抽样进行 Bootstrap 检验构建 ML 进化树

并导出自展值。 

1.3.2  ABGD 分析  ABGD（Automatic barcode 

gap discovery）分析方法是一种基于遗传距离的

DNA 条形码方法，指在一定范围的先验值 P 中，

自动检测给定数据的条形码间隙（郑成卓等 , 

2023）。根据遗传距离对样本进行划分，划分在

同一组的样本则认为是同一个物种。选取已有序

列中同一物种有大于 3 条序列的 fasta 文件在线

提交到 ABGD 网站（https://bioinfo.mnhn.fr/abi/ 

public/abgd/），其中最小遗传距离 Pmin 设置为

0.001，最大遗传距离 Pmax 设置为 0.1，迭代次数

Steps 设置为 20，相关空隙距离 X 设置为 1，选

用 Kimura（K80）Ts/Tv 方法（设定值为默认的

2.0），柱状图柱体数 Nb bins 设置为 20。将样本

划分结果与形态识别结果进行比较（Chen et al., 

2018）。 

1.3.3  遗传距离分析  在 MEGA 软件中依据

Kimura 双参数模型计算遗传距离，根据输出的

种内、种间遗传距离矩阵于 Excel（2019）中，
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以物种拉丁名为横坐标，遗传距离值为纵坐标绘

制柱形图（Lin et al., 2009）。 

2  结果与分析 

2.1  分子鉴定结果 

通过一代测序技术测定外来蚂蚁的基因序

列，将所测得的 18 条基因序列在 NCBI 中进行

BLAST 比对分析，通过 BLAST 比对，确定了与

所测得的基因序列分子匹配度最高的物种，且匹

配度在 96.5%-100%范围内。将这些基因序列与

形态学鉴定结果进行对比，结果表明，分子鉴定

结果与形态鉴定结果一致。将所测得的序列上传

至 GenBank 数据库（表 2）。 
 

表 2  供试蚂蚁序列在 NCBI 中的比对结果及 GenBank 序列号 

Table 2  Results of sequence alignment in NCBI and GenBank sequence numbers for the test ants 

形态鉴定种类 
Morphological  

identification species 

覆盖度 

（%） 
Query 

cover (%)

相似度 

（%） 
Similarity

(%) 

DNA 条形码

鉴定结果 
DNA barcode 
identification 

results 

上传 GenBank 

序列号 
Upload the 
GenBank 

sequence no. 

下载 GenBank 序列号
Download the GenBank 

sequence no. 

胸臭蚁 Dolichoderus thoracicus 86 100.00 √ PP839092 LC631800.1 LC651286.1 
LC651318.1 LC651308.1

长足捷蚁 Anoplolepis gracilipes 95 96.52 √ PP839093 PP069612.1 FJ982435.1 

长足捷蚁 Anoplolepis gracilipes 99 96.50 √ PP839093 NC039576.1 ON738363.1

截胸弓背蚁 Camponotus mutilarius   —— ——  OM420294.1 

拟光腹弓背蚁 
Camponotus pseudoirritans 

  / / PP839086 / 

巨人恐蚁 Dinomyrmex gigas   —— ——  JN134872.1 

拟态蜜罐蚁 Myrmecocystus mimicus 95 99.37 √ PP837694 
AY519382.1 AY519381.1 
AY519383.1 AY519379.1

长角立毛蚁 Paratrechina longicornis 99 99.85 √ PP839087 KP232061.1 GU709819 

黑腹前结蚁 Prenolepis melanogaster 95 99.09 √ PP839089 / 

光腿刺切叶蚁 
Acanthomyrmex glabfemoralis 

  / / PP830075 / 

墨西哥芭切叶蚁 Atta mexicana 100 98.83 √ PP830089 OR327067.1 

近缘盲切叶蚁 Carebara affinis   —— ——  MW056456.1 

棕头举腹蚁 Crematogaster scutellaris 99 99.52 √ PP839088 
FJ824416.1 MT606312.1 
MT606310.1 MT606309.1

针毛收获蚁 Messor aciculatus   / / PP837970 / 

野蛮收获蚁 Messor barbarus 100 100.00 √ PP830085 KX698042.1 KX698073.1 

野蛮收获蚁 Messor barbarus 96 99.85 √ PP839091 KX698051.1 

具单眼大头蚁 Pheidole ocellata   / / PP830076 / 

加州须蚁 Pogonomyrmex californicus 97 99.07 √ PP826328 JX908148.1 JX908149.1 
AY510649.1 AY510647.1

热带火蚁 Solenopsis geminata 97 100.00 √ PP839090 EF610353.1 EF610367.1 

热带火蚁 Solenopsis geminata 94 100.00 √ PP839090 OL813808. 

佩氏真收获蚁 Veromessor pergandei 93 99.06 √ PP830074 MW796474.1 KU318794.1 
MZ362397.1 

意大利蜂 Apis mellifera 无 No  无 No  无 No 无 No MT871188.1 MW340140.1

√：物种 DNA 条形码鉴定结果与形态鉴定结果一致；/：物种在 NCBI 中无 COⅠ数据；——：未获得该物种 COⅠ序列。 

√: The results of DNA barcoding identification were consistent with those of morphological identification; /: No COⅠ data 

were available for species in NCBI; ——: No COⅠ sequence was obtained for this species. 
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2.2  系统发育分析及 ABGD 分析 

为了探究 18 种外来蚂蚁在分子水平上属间

及种间的分布情况。利用 MEGA 软件构建 ML

树（图 1）。结果显示，蚁科昆虫与外群意大利

蜂 Apis mellifera 明显分开。本研究的 18 种蚂蚁

在系统发育分析中分布在三大分支上，在种级水

平，同一种不同个体的蚂蚁聚为一支，最初分支

置信度均在 90%以上，可明显区分。在属级水平 

上，臭蚁属 Dolichoderus，捷蚁属 Anoplolepis 和

弓背蚁属Camponotus等16个属可以很好的区分。 

ABGD 分析结果选择较为稳定的初始划分

结果，选取同一物种至少 3 条数据的序列来运行

ABGD 程序，所得结果将 44 条核酸序列分为 9

组（图 1），与形态鉴定结果进行比较，发现与

形态分类一致，不同种蚂蚁可明显区分。系统发

育及 ABGD 分析表明，COⅠ基因可以用为蚂蚁

DNA 条形码鉴定的首选基因。 
 

  
 

图 1  基于 COⅠ序列构建的最大似然法系统发育树和 automatic barcode gap discovery（ABGD）划分结果 

Fig. 1  Maximum likelihood methods phylogenetic tree and automatic barcode gap discovery (ABGD)  
division results based on COⅠ sequence 

 

2.3  遗传距离分析 

为了验证 COⅠ基因是否满足物种鉴定的标

准，对 18 种蚂蚁进行遗传距离分析，结果如图 2

所示。18 种蚂蚁基于 COⅠ基因的种间遗传距离

高于种内遗传距离，形成明显的条码间隙，表明

COⅠ基因满足对物种鉴定的要求。具体来说，

最大种内遗传距离为 7.32，最小种间遗传距离

为 11.68，最大种内遗传距离小于最小种间遗

传距离。 
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图 2  18 种蚂蚁 COⅠ基因遗传距离的分布 

Fig. 2  Distribution of genetic distances of COⅠ genes in 18 ant species 

拉丁学名中文名称同表 2。 

The Chinese name of Latin scientific name is the same as Table 2. 
 

3  结论与讨论 

本研究通过形态特征确定 18 种外来蚂蚁种

类，选择线粒体 COⅠ基因为候选 DNA 条形码

对物种进行鉴定，对外来蚂蚁进行系统进化、

ABGD 和遗传距离分析。结果表明，在分子水平

上通过 ML 进化树，不同种可明显区分。ABGD

物种界定的分析方法具有速度快、准确度高等特

点，基于 COⅠ基因的 ABGD 分析结果与形态分

类结果一致。18 种蚂蚁 COⅠ基因序列种间差异

大，最小种间遗传距离大于最大种内遗传距离，

符合 Hebert 和 Ryan Gregory（2005）提出的 DNA

条形码技术鉴定物种有效性要求，进一步验证了

COⅠ基因在本研究蚂蚁物种鉴定中的适用性。 

传统形态学鉴定仍然在昆虫鉴定中起主导

作用，然而在外来蚂蚁鉴定的过程中，形态的多

型现象需要鉴定人员具备较高的专业性。蚂蚁相

似种间的形态差异较小，不易通过肉眼识别鉴定

（梁帆等, 2007）。DNA 条形码技术在传统形态

学鉴定的基础上，能够快速、准确地鉴定物种，

突破传统形态学鉴定的局限性（魏明峰和张振旺, 

2019）。在本研究中，结合形态和分子两种鉴定

方式，首先，使用《中国习见蚂蚁生态图鉴》（周

善义和陈志林, 2020）、中国蚁网、AntWiki、

AntWeb 等书籍和在线网站对外来蚂蚁进行形态

鉴定。其次，通过 DNA 条形码技术对其进行分

子鉴定复核，确保蚂蚁鉴定的准确性，这一结果

支持了杨小文（2019）的研究，表明 DNA 条形

码技术在蚂蚁物种鉴定中的可行性。 

在当前国际跨境电商贸易快速发展的影响

下，外来物种经人为传播进入国境的可能性大

（Báthori et al., 2024），本研究对 18 个外来蚂

蚁物种进行精确鉴定，最大程度地降低外来物种

入侵的风险，减少有害生物入侵在检疫方面的损

失（郭宁妍等, 2022）。不同地理区域的蚂蚁种

群可能带来截然不同的生态影响。以胸臭蚁为

例，其在不同区域的危害程度存在显著差异，在

我国台湾地区原生的胸臭蚁种群并未构成严重

的生态威胁。然而，随着近年来东南亚地区相同

物种的大量迁入，这些外来种群在我国台湾地区

迅速扩散，影响本地生物多样性，并且破坏当地

生态平衡（Hsu et al., 2022）。因此，无论外来

蚂蚁在国内是否有分布都应严防其进入，避免带

来生态危害和经济上的损失。 

综上所述，本研究利用 COⅠ基因通过 DNA

条形码技术能较好区分本研究 18 种外来蚂蚁物
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种。进一步证明了该技术可以解决具多型现象蚂

蚁的鉴定难题，无论是蚁后、大型工蚁、还是小

型工蚁均可聚为一支，且 COⅠ分歧值小（Fisher 

and Alex Smith, 2008）。与传统鉴定相比，DNA

条形码检测更简便、易标准化，减少对经验的依

赖。然而昆虫种类约 1 000 万种，可供 DNA 条

形码鉴定比对的基因序列远没有达到鉴定需求，

核酸序列还可能存在传入数据错误或形态鉴定

不准确等问题。因此，Fisher 和 Alex Smith（2008）

提出在建立新种时，也应附加其 DNA 条形码信

息，作为研究者鉴定标本的辅助途径。随着 DNA

条形码技术和数据库的不断完善，物种鉴定的可

靠性和准确性将大幅提高。我国外来物种入侵的

风险巨大，精确高效鉴定是阻截外来蚂蚁入侵的

关键技术措施，对维护我国生物安全和农林业生

态安全有重要意义。 
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