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 食虫虻科线粒体基因组特征及系统发育分析* 
闫文会**  李  虎***  王怡帆  赵  瑞  吴  刚 

（陕西理工大学生物科学与工程学院，陕西省资源生物重点实验室，汉中 723000） 

摘  要  【目的】 食虫虻科 Asilidae 隶属双翅目 Diptera 短角亚目 Brachycera，该科昆虫均为肉食性，成

虫能捕食黄蜂、蝗虫、叶蝉、蚜蝇等昆虫，有助于保护生态系统的物种多样性。本研究旨在了解食虫虻科

线粒体基因组特征及系统发育关系。【方法】 论文首次对已知的 16 种食虫虻线粒体基因组全序列进行了

组学分析和系统发育讨论。【结果】 食虫虻科线粒体基因组具有 22 个 tRNAs，13 个蛋白质编码基因，2

个 rRNAs 和 1 个控制区，基因排列顺序与亚库巴果蝇 Drosophila melanogaster 一致，未发现基因重排现象；

核苷酸组成分析表明 AT 含量远高于 GC 含量，具有明显的 AT 偏向性；atp6、atp8、cox2、cox3、cytb、

nad2、nad3、nad4l 和 nad6 9 个基因的起始密码子均为 ATN，而 cox1、nad1、nad4 和 nad5 除了 ATN 以

外，还有 TCG 和 GTG，终止密码子则表现出高度的相似性，多为 TAA、TAG 和不完整的 T 和 TA；相对

同义密码子使用频率（Relative synonymous codon usage）表明，亮氨酸 Leu2 的密码子 UUA 的使用频率最

高，丙氨酸 Ala 的密码子 GCG 和苏氨酸 Thr 的密码子 ACG 的使用频率最低；13 种蛋白质编码基因进化速

率顺序为：atp8 > nad6 > nad4 > nad5 > nad2 > nad4l > nad1 > nad3 > atp6 > cox2 > cox3 > cytb > cox1。

【结论】 基于 PCGs 数据集的系统发育证实了食虫虻科、食虫虻亚科、细腹虫虻亚科的单系性。这为深

入了解食虫虻科昆虫的生物学特征、起源进化、系统发育关系提供了科学理论依据。 
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Characterization and phylogenetic analysis of the  
mitochondrial genome of the Asilidae 

YAN Wen-Hui**  LI Hu***  WANG Yi-Fan  ZHAO Rui  WU Gang 

(Shaanxi Key Laboratory of Bio-Resources, School of Biological Science & Engineering, 

Shaanxi University of Technology, Hanzhong 723000, China) 

Abstract  [Aim]  The family Asilidae belongs to Brachycera, a suborder of the Diptera. All insects in this family are 

carnivorous, the adults preying on insects such as wasps, locusts, leafhoppers and flower flies. This study aims to better 

understand the mitochondrial genome characteristics and phylogenetic relationships of the Asilidae. [Methods]  This paper 

presents the results of the first omics analysis and phylogenetic discussion based on the mitochondrial genome sequences of 16 

species of this group. [Results]  The mitochondrial genome of the Asilidae includes 22 tRNAs, 13 protein coding genes, 2 

rRNAs, and 1 control region. The gene sequence is consistent with that of Drosophila melanogaster, and no gene 

rearrangement has been found. Analysis of the nucleotide composition shows that AT content is much higher than GC content, 

indicating a clear AT bias. The starting codons of nine genes, including atp6, atp8, cox2, cox3, cytb, nad2, nad3, nad4l, and 

nad6 are all ATN, whereas cox1, nad1, nad4, and nad5 not only have ATN but also TCG and GTG. The end codons are very 

similar, mostly TAA, TAG, but also the incomplete termination codons T and TA. Relative synonymous codon usage shows 

that the UUA codon of Leu2 was the most frequent, whereas the GCG codon of Ala and the ACG codon of Thr were the least 

common. The evolutionary rate of the 13 protein coding genes can be ranked as follows: atp8 > nad6 > nad4 > nad5 > nad2 > 
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nad4l > nad1 > nad3 > atp6 > cox2 > cox3 > cytb > cox1. [Conclusion]  A phylogenetic analysis based on the PCGs dataset has 

confirmed the monophyly of the family Asilidae, the subfamily Asilinae, and the subfamily Leptogastrinae. This study provides a 

scientific basis for in-depth understanding of the biological characteristics, origin, and evolution, of insectivorous insects. 

Key words  Asilidae; mitogenome; phylogeny 

食虫虻，又称盗虻、刺客蝇，是食虫虻科

Asilidae 昆虫的总称，隶属双翅目 Diptera 短角亚

目 Brachycera 食虫虻总科 Asiloidea（Marchiori ，

2022），除北极和南极外，在全世界广泛分布

（Geller-Grimm，2004），现已知约 14 亚科 560

属 7 531 种（Camargo and Gomes，2024），我国

约 10 亚科 41 属 141 种（Lavigne，2016）。食虫

虻体色体型多样，颜面有鬃毛，头部两复眼间的

头顶凹陷（史永善和樊厚德，1992），口器刺吸

式呈圆锥形，下颚须 1-2 节呈圆柱形，胸部具大

小不等的刚毛或鬃，小盾片通常具小刺，翅发达

且透明或略带褐色或完全黑色，足粗壮，通常具

粗细不等的刚毛（李虎和王怡帆，2024）。食虫

虻幼虫和成虫都具有捕食性（魏新田等，1990；

Samin 等，2014），幼虫攻击并捕食其它昆虫的

幼虫（Steve Dennis et al.，2013），成虫能捕食黄

蜂、蝗虫、叶蝉、蚜蝇等昆虫（Oldroyd，1974），

有助于保护生态系统的物种多样性（Dennis and 

Lavigne，1975）。食虫虻幼虫多生活在土壤中或

腐烂的树木中（Martín-Park et al.，2018），成虫

多生活在草原、沙漠、林地边缘等较为开阔的环

境中（Marchiori，2022）。 

Dikow（2009a）基于形态特征将食虫虻科划

分为 14 个亚科。食虫虻科的新种描述、种类修

订及系统进化研究主要依据形态学特征（Yeates，

1994；Robinson et al.，2020；Dikow and Dubus，

2023），但仅依靠外部形态特征至少有 6 个亚科

不能被快速识别（Dikow, 2009a；Cohen et al., 

2021），分子数据的缺乏也不足以支持高水平分

类关系，因此食虫虻分子系统生物学受到了广泛

关注。Bybee 等（2004）首次利用 16S rDNA、

18S rDNA、28S rDNA 和 cox2 4 个基因分析了食

虫虻科的系统发育关系，证实了食虫虻科的单系

性；Dikow（2009b）基于 5 个基因（18S rDNA、

28S rDNA、AATS、CAD 和蛋白质编码基因

EF-1α）和形态学特征推断了食虫虻科的系统发

育关系，恢复了食虫虻亚科 Asilinae 等 6 个亚科

的单系性，证实了短喙虫虻亚科 Trigonomiminae

是非单系性的；Dikow 等（2017）基于转录组直

系同源基因推断了食虫虻总科 Asiloidea 的系统

发育关系，再次证实了食虫虻科的单系性；

Galinskaya 等（2020）基于 2 个线粒体基因 16S、

12S rDNA 和 1 个核基因 18S rDNA 重建了食虫

虻亚科 Asilinae 和窄额虫虻亚科 Stichoponinae

的系统发育关系；Cohen 等（2021）基于超保守

元件构建食虫虻科系统发育关系，研究结果支持 5

个亚科（虫虻亚科 Asilinae、细腹虫虻亚科

Leptogastrinae、毛虫虻亚科 Laphriinae、窄额虫虻

亚科 Stichopogoninae、细芒虫虻亚科 Ommatiinae）

的单系性，但其余亚科的单系性仍存在争议。 

线粒体 DNA（mtDNA）基因具有多拷贝、

母系遗传、不易重组、保守性高等特点，并且相

对于核基因组突变积累较快（Sharko et al.，

2017），昆虫线粒体基因组通常是一个长度为

14-20 kb 的环状双链 DNA 分子（Dowton et al.，

2002），包含 37 个基因：13 个蛋白质编码基因

（Protein coding genes，PCGs）、22 个 tRNA 基

因（Transfer RNA genes，tRNAs）和 2 个核糖体

RNA 基因（Ribosomal RNA genes， rRNAs）

（Castellana et al.，2011）。近年来随着测序成本

的降低，线粒体基因组序列被广泛应用于双翅

目、半翅目、鳞翅目及其他动物类群的系统发育

研究中（付海云等，2023；李强等，2024；刘迎

香和赵清，2024；Zhao et al.，2024）。 

本文对已知的食虫虻科线粒体基因组序列

进行组学分析，总结食虫虻科昆虫的线粒体基因

组结构、碱基组成、密码子使用、基因进化速率

等基本特征；利用线粒体基因组数据构建食虫虻

科系统发育关系并进行初步讨论，以期为深化食

虫虻科系统发育关系提供参考。 
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1  研究方法 

1.1  数据来源 

截止 2024 年 7 月 5 日，检索 GenBank 数据

库，共收录食虫虻科 16 个物种的线粒体基因组

序列，其中线粒体基因组完整的有 12 种，不完整

的有 4 种，涉及 5 个亚科 13 个属 16 个种（表 1）。 

1.2  分析方法 

使用 PhyloSuit（Zhang et al.，2020）、MEGAX

（Kumar et al.，2018）、DnaSP 6.0（Rozas et al.，

2017）等软件分析 16 个物种的线粒体基因组结

构、碱基组成以及基因（包括蛋白质编码基因和

RNA 基因）等基本特征。选取食虫虻科 Asilidae 

16 个物种和蜂虻科 Bombyliidae 1 个物种（外群）

的蛋白质编码基因数据（PCGs），选择 PhyloSuite

（Zhang et al.，2020）、MAFFT（Katoh and 

Standley ， 2013 ）、 Gblocks （ Talavera and 

Castresana，2007）、MEGAX（Kumar et al.，2018）

等软件对 PCGs 数据进行比对、剪切、截齐、串

联，使用最大似然法（ Maximum likelihood 

analysis, ML）分析食虫虻科系统发育关系。 
 

表 1  GenBank 已收录线粒体基因组的食虫虻科昆虫简介表 

Table 1  A summary table of the mitochondrial genomes of the family Asilidae insects that have been included in GenBank 

亚科 Subfamily 属 Genus 物种 Species 
登录号 Accession 

no. 

食虫虻亚科 Asilinae 克虫虻属 Clephydroneura 克虫虻 Clephydroneura sp. MT424762 

 突颜虫虻属 Dysmachus 扇毛突颜虫虻 Dysmachus trigonus OX454326 

 毛突虫虻属 Eutolmus 红须毛突虫虻 Eutolmus rufibarbis OY987211 

 五叉虫虻属 Machimus 乡村五叉虫虻 Machimus rusticus OC608057 

  黑尾五叉虫虻 Machimus atricapillus OW121790 

 蛮虫虻属 Tolmerus 黄凸蛮虫虻 Tolmerus cingulatus OY390713 

 铗虫虻属 Philonicus 白铗脊喙虫虻 Philonicus albiceps OZ017778 

 萨虫虻属 Satanas 萨虫虻 Satanas sp. KT225300 

 冠额虫虻属 Neoitamus 红眼冠额虫虻 Neoitamus cyanurns OX384550 

钩胫虫虻亚科 Dasypogoinae 并角虫虻属 Saropogon 黄色并角虫虻 Saropogon luteus NC_088769 

 钩胫虫虻属 Dasypogon 黑鬃钩胫虫虻 Dasypogon diadema NC_045239 

细腹虫虻亚科 Leptogastrinae 细腹虫虻属 Leptogaster 红棕细腹虫虻 Leptogaster longicauda KT225296 

  圆筒细腹虫虻 Leptogaster cylindrica OY720110 

追虫虻亚科 Dioctriinae 追虫虻属 Dioctria 红腿突额虫虻 Dioctria rufipes OZ002746 

  线突额虫虻 Dioctria linearis OZ005745 

翅芽虫虻亚科 Brachyrhopalinae 瘦小虫虻属 Leptarthrus 白羽瘦小虫虻 Leptarthrus brevirostris OZ038377 
 

2  结果与分析 

2.1  线粒体基因组结构分析 

与大多数昆虫一样，食虫虻科昆虫的线粒体

基因组是环状双链 DNA 分子，长度大多在    

14 400-20 200 bp 之间，使用 Geneious Prime

（Kearse et al.，2012）可视化 16 个物种线粒体

基因组，结果表明 PCGs、tRNAs、16S rRNA、

12S rRNA 的长度变化差异较小，控制区长度差 

异大是导致线粒体基因组长度不一致的主要原 

因（图 1）。已收录的食虫虻科线粒体基因组中，

红棕细腹虫虻 Leptogaster longicauda 和萨虫虻

Satanas sp.缺少 trnI、trnQ 和 trnM；圆筒细腹虫

虻 Leptogaster cylindrica 和萨虫虻 Satanas sp.缺

少 trnN；红眼冠额虫虻 Neoitamus cyanurns 缺少

trnH ； 萨 虫 虻 Satanas sp. 和红棕细腹虫虻

Leptogaster longicauda 缺少控制区，其余的物种

都具有 22 个 tRNAs、13 个 PCGs、2 个 rRNAs、

1 个控制区（D-loop）。食虫虻科昆虫的线粒体基 
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图 1  食虫虻线粒体基因组各部分基因片段长度 

Fig. 1  The length of gene fragments in various parts of the mitochondrial genome of Asilidae 
 

  

图 2  食虫虻科线粒体基因组碱基偏斜图 

Fig. 2  Mitochondrial genome base skewed map of Asilidae 
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因组序列的排列方式与模式生物亚库巴果蝇

Drosophila melanogaster（Clary and Wolstenholme，

1985）相同，未出现基因重排的现象。 

2.2  线粒体基因组碱基组成 

使用 PhyloSuite 的 Sequence statistic 功能计

算碱基含量，结果表明食虫虻科线粒体基因组序

列 A+T 含量明显高于 G+C 含量（表 2），具有明

显的 AT 偏向性，这种偏向性可能会导致密码子

第三位点是 A 或 U 的频率增加（Sun et al.，

2009），通过公式 AT-Skew=（A-T）/（A+T）和

GC-Skew=（G-C）/（G+C）计算碱基偏斜（Perna 

and Kocher，1995），结果显示食虫虻科线粒体基

因组 AT skew > 0，GC skew < 0（图 2），这与一

般后生动物线粒体基因组 AT 偏斜和 GC 偏斜数 

值正负情况一致（Hassanin et al.，2005），同时

也说明食虫虻科线粒体基因组全序列中腺嘌呤

（A）相对于胸腺嘧啶（T）偏高，且鸟嘌呤（G）

相对于胞嘧啶（C）偏低（Bian et al.，2020），

这可能与线粒体基因组的 DNA 复制起始位点、

演化和选择压力等因素相关（Dai et al.，2016）。

其中，线突额虫虻 Dioctria linearis A+T 含量最

高（81.8%），萨虫虻 Satanas sp. A+T 含量最低

（65.7%）。对已收录物种中 4 个亚科的线粒体基

因组平均 A+T 含量分析比较发现：追虫虻亚科

Dioctriinae > 翅芽虫虻亚科 Brachyrhopalinae > 

细腹虫虻亚科 Leptogastrinae > 钩胫虫虻亚科

Dasypogoinae > 食虫虻亚科 Asilinae；所测物种

的各碱基含量具有不同程度的差异，但这些物种

的 4 个碱基含量均呈 As > Ts > Cs > Gs（表 2）。 
 

表 2  食虫虻科线粒体基因组碱基组成 

Table 2  Mitochondrial genome base composition of Asilidae 

碱基含量（%）Base content (%) 
物种 Species 

A T C G A+T G+C 

克虫虻 Clephydroneura sp. 40.7 29.3 19.6 10.4 70.0 30.0 

红棕细腹虫虻 Leptogaster longicauda 38.9 34.9 16.1 10.0 73.8 26.1 

萨虫虻 Satanas sp. 39.6 26.1 22.2 12.1 65.7 34.3 

黑鬃钩胫虫虻 Dasypogon diadema 39.9 33.5 16.3 10.3 73.4 26.6 

黑尾五叉虫虻 Machimus atricapillus 39.8 26.5 22.1 11.7 66.3 33.8 

乡村五叉虫虻 Machimus rusticus 40.7 27.2 20.6 11.5 67.9 32.1 

黄凸蛮虫虻 Tolmerus cingulatus 43.9 28.3 19.1 8.6 72.2 27.7 

红腿突额虫虻 Dioctria rufipes 42.3 38.9 11.2 7.6 81.2 18.8 

白铗脊喙虫虻 Philonicus albiceps 39.5 31.3 18.6 10.6 70.8 29.2 

线突额虫虻 Dioctria linearis 42.7 39.1 10.8 7.4 81.8 18.2 

圆筒细腹虫虻 Leptogaster cylindrica 40.7 37.0 13.1 9.1 77.7 22.2 

红眼冠额虫虻 Neoitamus cyanurns 42.3 30.2 17.7 9.8 72.5 27.5 

扇毛突颜虫虻 Dysmachus trigonus 41.7 29.9 17.4 10.9 71.6 28.3 

红须毛突虫虻 Eutolmus rufibarbis 41.1 27.1 21.1 10.7 68.2 31.8 

黄色并角虫虻 Saropogon luteus 39.3 35.4 15.2 10.2 74.7 25.4 

白羽瘦小虫虻 Leptarthrus brevirostris 42.0 37.1 12.5 8.4 79.1 20.9 

 

2.3  蛋白质编码基因的特点及密码子使用分析 

2.3.1  蛋白质编码基因特点  食虫虻科蛋白质

编码基因平均 A+T 含量（69.93%）总体上略低

于线粒体基因组平均 A+T 含量（72.93%），但远

远高于蛋白质编码基因平均 G+C 含量（31.66%）。

使用MEGAX计算蛋白质编码基因3个不同位点

的 AT 含量，结果表明蛋白质编码基因密码子第

三位点的平均 A+T 含量（76.24%）高于蛋白质

编码基因密码子第一位点（67.11%）和第二位点
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的平均 A+T 含量（66.44%）。13 个蛋白质编码基

因共编码 3 693 个氨基酸，其中使用频率最高的

氨基酸为亮氨酸 Leu（14.9%），其次为丝氨酸 Ser

（9.4%），而后为苯丙氨酸 Phe（8.9%）。 

2.3.2  蛋白质编码基因的起始密码子和终止密

码子使用情况  使用 Geneious Prime 的 Open 

reading frame 功能统计分析起始密码子和终止

密码子，结果表明食虫虻科蛋白质编码基因的起

始密码子多为标准的三联体密码子结构 ATN

（ATG、ATC、ATT 和 ATA），且 ATG 和 ATC

的使用频率最高；其中编码 atp6、atp8、cox2、

cox3、cytb、nad2、nad3、nad4l 和 nad6 9 个基

因的起始密码子相对而言很保守，均为标准的三

联体密码子结构 ATN（图 3）。而编码 cox1、nad1、

nad4 和 nad5 4 个基因的起始密码子除了 ATN 以

外，还有较为特殊的起始密码子 TCG 和 GTG；

这些特殊的起始密码子，在双翅目昆虫 cox1 序

列中比较常见，在参与后来的蛋白质翻译的过程

中，先转录为 mRNA 后经 RNA 的编辑转换成正

常的起始密码子，进而完成翻译过程（Spanos  

et al.，2000）。 

蛋白质编码基因的终止密码子表现出高度

的相似性（图 3）。多为 TAA、TAG 和不完整的

终止密码子（T 和 TA），其中 TAA 的使用频率

最高。不完整的终止密码子在昆虫线粒体基因组

中很常见，这可能与 mRNA 成熟过程中的转录

后修饰有关（Huang and Zhang，2020），常见终

止密码子 TAA 通常是通过转录后聚腺苷酸化产

生的（Ojala et al.，1981），而不完整的终止密码

子 T 或 TA 经过转录后的编辑，对其进行多聚腺

苷酸化便能形成完整的终止密码子（Yokobori 

and Pääbo，1997）。 

2.3.3  相对同义密码子使用频率，Relative 

synonymous codon usage（RSCU）分析  RSCU

不仅去除了氨基酸组成对密码子使用的影响，且

直观地反映了密码子使用的偏好性，若某一密码

子的 RSCU 值大于 l，表明该密码子的使用频率

相对较高，小于 1 则表明使用频率低（刘汉梅等，

2010）。使用 MEGAX 计算食虫虻科的 RSCU 值，

结果表明除终止密码子外，其余 62 个同义密码

子的使用频率不同。其中同种氨基酸中不同密码

子的使用存在偏向性，如亮氨酸 Leu2 的密码子

UUA 的 RSCU 值远高于 UUG 的 RSCU 值，表

明密码子 UUA 的使用频率最高，与之相反的是，

丙氨酸 Ala 的密码子 GCG 和苏氨酸 Thr 的密码

子 ACG 的使用频率最低（图 4）。 
 

 
 

图 3  蛋白质编码基因起始密码子和终止密码子 

Fig. 3  Starting and ending codons of protein coding genes 
 

2.4  蛋白质编码基因核苷酸替代率分析 

Ka/Ks（非同义替代率/同义替代率）被用作

衡量选择压力强度的指标（Zhang and Li，2004），

若Ka/Ks < 1 说明基因受到纯化选择压力，Ka/Ks > 1

说明基因受到正选择压力（唐萍等，2010）。使

用 DnaSP 6.0 分别计算 Ka 和 Ks，在 Excle 2016

中手动计算 Ka/Ks，结果表明食虫虻科线粒体 13

种蛋白质编码基因的 Ka/Ks 值均小于 1（图 5），

这说明这些蛋白质编码基因均表现出纯化选择 
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图 4  蛋白质编码基因相对同义密码子使用频率 

Fig. 4  Relative synonymous codon usage frequency of protein coding genes  

 

 
 

图 5  蛋白质编码基因进化速率图 

Fig. 5  Evolution rate map of protein coding genes  

 
现象，每个蛋白质编码基因的纯化压力不同（Wang 

et al.，2021），其中 atp8 进化速率最快，受到的

选择压力可能最弱；cox1 进化速率最慢，受到选

择压力可能最强，因而表现得最保守。双翅目的

其它类群（如蚜蝇科）也出现了不同蛋白质编码

基因进化速率不同的情况（Li et al.，2023）。食

虫虻科 13 种蛋白质编码基因的进化速率由高到

低为：atp8 > nad6 > nad4 > nad5 > nad2 > nad4l > 

nad1 > nad3 > atp6 > cox2 > cox3 > cytb > cox1。 

2.5  tRNA 特点 

食虫虻科线粒体基因组中 tRNA基因的单个

长度在 64-73 bp 之间，tRNA 基因的平均 A+T

含量为 74.17%。对比双翅目昆虫 tRNA 标准二

级结构，不同亚科的食虫虻 tRNA 结构有差异。

食虫虻亚科Asilinae 的 tRNA 二级结构，tRNA-Ser1、

tRNA-Leu 缺少二氢尿嘧啶环（Dihydrouracil，即

DHU 环），但都可以形成简单的环，其余 tRNA

均能形成标准的三叶草结构（Väre et al.，2017）；

细腹虫虻亚科 Leptogastrinae 和钩胫虫虻亚科

Dasypogoinae 中，红棕细腹虫虻 Leptogaster 

longicauda tRNA-Ser 缺少 DHU 臂，黑鬃钩胫虫

虻 Dasypogon diadema tRNA-Phe 缺少 DHU 臂，

黄色并角虫虻 Saropogon luteus 和圆筒细腹虫虻

Leptogaster cylindrica 的 22 个 tRNA 二级结构完

整，是典型的三叶草结构；追虫虻亚科Dioctriinae

和翅芽虫虻亚科 Brachyrhopalinae 的 tRNA 二级

结构均完整。而这些缺少 DHU 臂的 tRNA 可能
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会通过形成倒 L 型的三级结构来维持接受臂与

反密码子间的距离（Hanada et al.，2000）。除此

之外，tRNA 基因中可能会出现的碱基错配现象，

可以通过 RNA 编辑机制进行纠正，进而恢复正

常配对（Lavrov et al.，2000）。 

2.6  rRNA 特点 

食虫虻科线粒体基因组 rRNA 的位置保守，

16S rRNA 位于 tRNA-Leu2 和 tRNA-Val 之间，

12S rRNA 位于 tRNA-Val 和 D-loop 之间。每个物

种线粒体基因组 r R N A 的长度差异很小，

12S rRNA 的平均长度是 767 bp，16S rRNA 的平均

长度为 1 335 bp。食虫虻科昆虫 rRNA 的碱基组

成具有明显的 AT 偏向性，12S rRNA 的平均 A+T

含量为 74.13%，16S rRNA 的平均 A+T 含量是

77.38%。12S rRNA 和 16S rRNA 的结构域复杂

（李伟等，2020），每个结构域的功能各不相同 

（郑东等，2003）。 

2.7  控制区特点 

控制区，也称 A+T 富集区，具有较高的 A+T

含量，是动物线粒体基因组的典型特征之一

（Guo et al.，2003）。食虫虻科控制区的位置保

守，位于 rrnS 与 trnI 之间；不同物种线粒体基因

组中控制区的长度不同，如黄凸蛮虫虻 Tolmerus 

cingulatus 的控制区长度是 5 411 bp，而克虫虻

Clephydroneura sp.的控制区只有 882 bp，控制区

长度的不同进而导致了物种整个线粒体基因组

全系列的长度也是不同的。控制区长度差异性

大，这可能与控制区内重复片段的长度和拷贝数

的变化有关（梅琰等，2012）。 

2.8  食虫虻科昆虫系统发育关系重建 

使用 IQ-tree 构建系统发育树（Guindon 

et al.，2010）（图 6），系统发育树的大部分分支

具有较高的支持度（超过 90 的占 64.3%）。 

 

 
 

图 6  基于蛋白质编码基因构建的最大似然法系统发育关系 

Fig. 6  A maximum likelihood phylogenetic relationship based on protein coding genes construction 
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根据拓扑结构，16 种食虫虻聚类成一大支，

构成单系，科内系统发育关系为：食虫虻亚科

Asilidae 是其余 4 个亚科（细腹虫虻亚科

Leptogastrinae、追虫虻亚科 Dioctriinae、翅芽虫

虻 亚 科 Brachyrhopalinae 和 钩 胫 虫 虻 亚 科

Dasypogoinae）的姊妹群；Leptogastrinae 细腹虫

虻亚科是其中 3 个亚科（追虫虻亚科 Dioctriinae、

翅芽虫虻亚科 Brachyrhopalinae 和钩胫虫虻亚科

Dasypogoinae ） 的 姊 妹 群 ； 细 腹 虫 虻 亚 科

Leptogastrinae 的 2 个物种聚集在一支构成单系，

追虫虻亚科 Dioctriinae 的 2 个物种亦如此；钩胫

虫虻亚科 Dasypogoninae 单系性未被恢复，黄色

并角虫虻 Saropogon luteus 和翅芽虫虻亚科的白

羽瘦小虫虻 Leptarthrus brevirostris 聚集在一支。 

食虫虻亚科 Asilinae 所有物种聚合成一支，

支持度为 100，冠额虫虻属 Neoitamus 是其余 7

个属（克虫虻属 Clephydroneura、突颜虫虻属

Dysmachus、铗虫虻属 Philonicus、五叉虫虻属

Machimus、蛮虫虻属 Tolmerus、萨虫虻属 Satanas

和毛突虫虻属 Eutolmus）的姊妹群。五叉虫虻属

Machimus 的 2 个物种没有聚集在一支，其中黑

尾五叉虫虻 Machimus atricapillus 和蛮虫虻属黄

凸蛮虫虻 Tolmerus cingulatus 聚集在一支。萨虫

虻属 Satanas 和毛突虫虻属 Eutolmus 聚集在一

支，互为姊妹群。 

支持食虫虻科的单系性，这与 Woodley（1989）、

Yeates 和 Wiegmann（1999）、Dikow（2009b）

研究结果一致。其中食虫虻亚科 Asilinae 的代表

物种聚集成一支，构成单系，与 Papavero（1973）、

Bybee 等（2004）的研究结果一致；钩胫虫虻亚

科 Dasypogoninae 是并系群，本文构建的系统发

育树中 2 个物种也没有聚集在一支，其中黄色并

角虫虻 Saropogon luteus 和翅芽虫虻亚科白羽瘦

小虫虻 Leptarthrus brevirostris 聚集在一支，这与

Bybee 等（2004）、Cohen 等（2021）研究结果一

致；本文恢复了追虫虻亚科 Dioctriinae 的单系

性，这与 Dikow（2009b）基于形态学特征及 DNA

序列分析食虫虻科系统发育关系的研究结果一

致，但 Cohen 等（2021）利用超保守元件构建系

统发育树的研究中又发现追虫虻亚科Dioctriinae

是非单系的，因此追虫虻亚科的分类地位仍存在

争议；翅芽虫虻亚科 Brachyrhopalinae 因只有 1

个物种无法判断其单系性，但 Dikow（2009b）、

Cohen 等（2021）研究中均未恢复翅芽虫虻亚科

的单系性。 

细腹虫虻亚科 Leptogastrinae 的单系性得到

了支持，但与其他类群的亲缘关系存在争议。

Martin（1968）认为，基于 46 个不同的形态和

行为特征，细腹虫虻亚科 Leptogastrinae 在食虫

虻总科 Asiloidea 中应被赋予科的分类地位，是

食虫虻科 Asilidae 的姐妹群；然而，Oldroyd

（1969）拒绝了 Martin（1968）的研究中 46 个

“明显特征”中的 43 个，表明相似的特征分散

在食虫虻科 Asilidae 的其余亚科的物种中，并不

是细腹虫虻亚科 Leptogastrinae 所独有的；Dikow

（2009a）基于一系列形态学特征，反驳了把细

腹虫虻亚科 Leptogastrinae 当作是食虫虻科

Asilidae 的姐妹群的假设，Cohen 等（2021）基

于超保守元件构建系统发育树，研究发现细腹虫

虻亚科与（食虫虻亚科 Asilinae+细芒虫虻亚科

Ommatiinae）构成了并系群。 

系统发育树的拓扑结构表明 5 个亚科之间

的亲缘关系不同，追虫虻亚科 Dioctriinae、翅芽

虫虻亚科 Brachyrhopalinae 、钩胫虫虻亚科

Dasypogoinae 这 3 个亚科的亲缘关系较近，食虫

虻亚科 Asilinae 和细腹虫虻亚科 Leptogastrinae

的亲缘关系较远。这与 Dikow（2009b）、Cohen

等（2021）的研究结果一致，翅芽虫虻亚科、钩

胫虫虻亚科、追虫虻亚科这 3 个亚科的物种聚在

一支，而食虫虻亚科和细腹虫虻亚科的物种则是

各自聚集为一支。 

3  讨论 

截至 2024 年 7 月初，Genbank 数据库已收

录食虫虻科线粒体基因组全序列共 16 种，其中

基因组完整的 12 种，不完整的 4 种。仅占食虫

虻科昆虫总数极小的比例，食虫虻科线粒体基因

组学研究仍有很大的空间。对这 16 种食虫虻科

昆虫线粒体基因组进行比较分析，其中 12 个物

种的线粒体基因组均包含 37 个编码基因，即 13



·750· 应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology 62 卷 

 

 

个蛋白质编码基因、22 个 tRNA 基因和 2 个核糖

体 RNA 基因（Castellana et al.，2011），其余 4 个

物种红棕细腹虫虻 Leptogaster longicauda 和萨虫虻

Satanas sp.缺少 trnI、trnQ 和 trnM；圆筒细腹虫

虻 Leptogaster cylindrica 和萨虫虻 Satanas sp.缺

少 trnN；红眼冠额虫虻 Neoitamus cyanurns 缺少

trnH ； 萨 虫 虻 Satanas sp. 和红棕细腹虫虻

Leptogaster longicauda 缺少控制区；在碱基组成

上具有很强的 AT 偏向性，没有出现基因重排现

象，tRNA 的二级结构多为标准的三叶草结构，

这符合昆虫线粒体基因组的特点（梅琰等，

2012）。 

在密码子使用方面，食虫虻科线粒体蛋白质

编码基因的起始密码子多为标准的三联体密码

子 ATN，少数的蛋白质编码基因还有不常见的

起始密码子，如 TCG 和 GTG。这种不常见的密

码子较为特殊，可以减小基因间隔区，避免相邻

基因发生重叠，可转录成为 mRNA 后经过 RNA

编辑转换成正常的起始密码子，然后翻译成特定

的蛋白质（郭仲龙和袁明龙，2016）。终止密码

子则多为 TAA 和不完整的 T 或 TA，而这些不完

整的终止密码子经过转录后的编辑，对其进行多

聚腺苷酸化便能形成完整的终止密码子（Yokobori 

and Pääbo，1997）。 

线粒体基因组作为分子系统发生学研究的

重要工具，在确定昆虫演化关系时起到了积极作

用（赵乐等，2022），但是现有的食虫虻科的线

粒体数据较少，依据现有的数据仅仅恢复了少数

亚科的单系性，如虫虻亚科 Asilinae、细腹虫虻

亚科 Leptogastrinae；但对争议较大的部分亚科

（如钩胫虫虻亚科 Dasypogoninae、整额虫虻亚

科 Tillobromatinae、短喙虫虻亚科 Trigonomiminae、

瘦芒虫虻亚科 Stenopogoninae、室闭虫虻亚科

Willistonininae和翅芽虫虻亚科Brachyrhopalinae、

追虫虻亚科 Dioctriinae），因缺少数据而无法更

好地讨论其系统发育关系（Yeates and Wiegmann，

1999；Bybee et al.，2004；Dikow，2009b；Cohen 

et al.，2021）。 

已收录的线粒体基因组全序列数据中，部

分亚科仅有一个代表物种（如翅芽虫虻亚科

Brachyrhopalinae），甚至一些分类地位有争议

的亚科没有代表物种，例如瘦芒虫虻亚科

Stenopogoninae，在 Papavero（1973）划分的四

大类亚科群中，瘦芒虫虻亚科 Stenopogoninae 属

于钩胫虫虻亚科 Dasypogoninae 这一大类群，其

聚集成一支为单系群，而其他学者的研究结果不

支持 Papavero（1973）的假设，发现瘦芒虫虻亚

科 Stenopogoninae 非单系，然而目前尚未有相关

代表物种的线粒体基因组数据，因此暂时不能全

面分析瘦芒虫虻亚科 Stenopogoninae 和钩胫虫

虻亚科 Dasypogoninae 内部的分类关系（Yeates 

and Wiegmann，1999；Cohen et al.，2021）。 

综上，食虫虻科昆虫线粒体基因组全序列已

测出的物种数较少，在系统发育分析中仍以形态

学和单个基因序列为主，使用频率较高的线粒体

基因有 cox2、16S rDNA、12S rDNA 基因等。现

有数据提供了一些初步的系统发育信息，但由于

样本数量有限且缺乏生态和地理代表性，尚难以

全面揭示物种间的系统发育关系。此外，样本量

较小及基因组数据质量问题可能对系统发育分

析的准确性和可靠性产生影响。因此，亟需加大

对食虫虻科昆虫线粒体基因组研究的关注和投

入，并加强线粒体基因组数据与形态学特征的整

合和分析，尝试应用新的分子技术和标记数据

（如转录组、基因编辑等），进一步推动食虫虻

科的系统进化研究。 
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