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摘! 要! 概述基因序列在双翅目蚤蝇科分子系统学研究中的应用。对蚤蝇科已测序的分类单元和基因
序列进行了总结，$"D N/7- 和 $*D N/7- 应用最广泛，涉及蚤蝇科 $& 个属；获得基因序列最多的是
:%)2)+$4"2属。蚤蝇科分子系统学研究内容为高级阶元系统发育分析、物种鉴定和隐存种发现。今后蚤
蝇科分子系统学研究应增加蚤蝇标本的种类与数量，选择标准化基因。
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! ! 蚤蝇科 OB4N:P0< 隶属于双翅目 /:FI<N0，环
裂亚目 AEHG4NNB0FB0，无缝部 -KHB:R0，蚤蝇总科
OB4N4:P<0。蚤蝇的生物多样性极为丰富，是物
种进化史中最成功的类群之一。目前世界已知

蚤蝇约 "W# 属，U %##余种，估计自然界中实际
约有 U 万 ’ W 万种［$，"］，对蚤蝇科各类群分类地
位和系统发育的研究可以为物种的进化提供丰

富的理论依据。一直以来，蚤蝇的分类鉴定主

要依据其形态性状，不同学者所选形态学特征

和研究方法不同导致蚤蝇科高级阶元分类和系

统发育关系存在很多分歧
［U ’ &］。此外，蚤蝇科

昆虫性二型现象广泛存在也影响了蚤蝇的分类

鉴定。随着 OAZ 技术和 /7- 测序技术的发
展，基因序列分析是目前进行分子系统学研究

最为有效、可靠的方法。基因序列分析技术可

弥补传统分类学的不足，用于区别近缘种、行为

种，发现新种和隐存种，解决多型现象造成的形

态学问题；另一方面，通过比较不同类群个体同

源基因片段的核酸序列可从基因水平揭示物种

间亲缘关系。基因序列应用于蚤蝇系统学研究

将为其分类、鉴定及系统发生关系重建提供新

的途径。目前，国外有关蚤蝇分子系统学研究

报道较少，而我国至今尚未见报道。
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!" 蚤蝇科分子系统学研究使用的基因
序列

$ $ 选择进化速率不同的基因片段可解决不同
分类阶元的系统关系，因此，选择合适的基因片

段解决相应的系统学问题是分子系统学研究中

最为关键的一步。线粒体基因序列进化速率较

快，是研究种、属间系统发育关系的良好标

记
［%，&］。与线粒体基因相比，核基因碱基组成

较均匀，不存在替代偏好性，而且进化速率较

慢，更适于解决高级分类阶元的系统发育关

系
［!’］。

蚤蝇科分子系统学研究使用的核基因有

"%( )*+,、!"基因（无翅基因）和 -,*基因；线
粒体基因包括 !"( )*+,、!.( )*+,、-/!、-/
"及 +*!。"%( )*+,在进化过程中比较保守，
包含系统发育信息较多，可用以探讨科和属级

水平以上的系统发生关系
［!!］。!"( )*+, 和

!.( )*+,序列较为保守，适于属间及远缘物种

关系的分析
［!"］。-/!、-/"和 +*! 常用于分

析亚属、亲缘关系密切的种、亚种之间的系统发

育关系
［!0 1 !#］。

-,*与 !"基因是昆虫分子系统学研究中
具有应用潜力的编码蛋白的核基因。-,* 是
由参与嘧啶核苷酸从头合成途径的氨甲酰磷酸

合成酶（-2(）、天冬氨酸转氨甲酰酶（,3-）和
二氢乳清酸酶（*4/）构成的融合蛋白。其中
-2(片段长约 5 67，所含遗传信息最多，已在某
些昆虫类群用于探讨进化关系

［!.］。昆虫翅的

颜色、形状及翅脉的结构是昆虫分类鉴定的重

要依据，无翅基因对昆虫翅的形成具有重要作

用，因而是研究昆虫系统发育的重要候选基

因
［!8］。随着分子系统学的发展，新的有潜力的

基因将不断得到应用。

本文以 9:;<=;6 中与蚤蝇科相关的基因
序列为研究对象，统计了各属中使用的序列条

数（表 !），对不同基因序列解决的主要问题进
行了总结。

表 !" 蚤蝇科研究应用的基因序列（来自 9:;<=;6，截止 "’’& 年 " 月）

属 名
线粒体基因 核基因

!"( )*+, !.( )*+, -/! -/! > -/" +*! -,* !" "%( )*+,

#$%&’()*+, " "
-+$%.&)/, 0 0
0)",1)&$, # .
0)2’%$(, ! !
3.’+, ! 8 ! !

4’($5)+, ! !
4&$2)&&’6)($, ! !
4.’(’5)%.,&71 " "
8%$($%.’+, ! !
#’.+($%.’+, " " ! ! !
9()*+$(, ! !

-)+:$2’%.$&’:;$, " "
37&$5$%.’+, ! !

-.,7:,2’6)(, ! !
0)&,&’(5., 0% "& "& 0% "& "#

3.,&,5+’2’%.’+, " ! " 0 ! "
<)5=)+$(, ! ! ! ! ! !

>;:(’%.’+, 0
31)7?,52)’( "% 5"
0$5+’1)&$, ! !
9%’5)%.,&71 !& " "
总计 .# ." #" 0! 5" 00 5# 00



·!"### · 昆虫知识 !"#$%&% ’())%*#$ +, -$*+.+)+/0 $% 卷

# # 蚤蝇科中应用范围最广的是 &!’ ()*+ 和
&"’ ()*+，涉及蚤蝇科 &% 个属；获得基因序列
最多的是 1%)2)+$3"2属。

!" 蚤蝇科分子系统学研究主要内容

分子系统学是检测、描述并揭示生物在分

子水平上的多样性及其演化规律的科学，研究

内容包括分类学、系统发育和分子进化等领

域
［&,］。蚤蝇科分子系统学研究主要集中在蚤

蝇的分类鉴定、隐存分类单元的发现及系统发

育分析。

!# $" 蚤蝇的分类与鉴定
蚤蝇科昆虫性二型现象广泛存在，某些蚤

蝇种类雌雄个体在翅、触角、喙、足及腹部结构

上存在明显区别，常造成同物异名
［&-］；目前，蚤

蝇科内具多个单性属（种），单纯依靠外部特征

难以将蚤蝇同一物种不同性别个体联系起来，

无法准确解决其分类、鉴定问题。4"+52 属蚤
蝇识别主要依据雄蝇尾器特征，绝大多数雌蝇

无法准确鉴别。.//0 与 1/23/4205 对采自剑
桥、马拉科夫和皮特洛赫里地区的 6 种 4"+52
属雌蝇 &"’ ()*+ 部分序列进行测定，与已知
的 4"+52 属雄蝇相应片段比对分析，认为这 6
种雌蝇分别为 4"+52 2*52、4"+52 "+)+&%5#3%2 和
4"+52 &*#3*#32［!7］。1%)2)+$3"2 属绝大多数蚤蝇
仅识雌性，存在明显的雌雄异型，’8539 和
:(/;<基于 &!’ ()*+和 *)& 基因序列鉴定了
该属 1%)2)+$3"2 ,%)%+2% 和 1%)2)+$3"2 &*5#2*()2
两种雄蝇

［!&］。利用基因序列对雌雄异型蚤蝇

个体的匹配识别有效补充、完善了蚤蝇形态分

类，将同种蚤蝇不同性别个体联系在一起。

!# !" 蚤蝇隐存种发现
昆虫是动物界物种多样性最为丰富的类

群，许多昆虫群体是由多个隐存种组成的，因其

形态极为相似而被视为同一物种。依据昆虫的

外部形态无法鉴定这些隐存分类单元，分子生

物学技术为发现隐存分类单元提供了有力工

具。

1/(=9=>? 等利用 .@!基因部分序列对
67+3%7"2)(& 72527+$%52%进行鉴定，结果表明 68

72527+$%52%为一复合种团，至少包括 $ 种不同
的蚤蝇

［!!］。

.//0 和 1/23/4205 对采自不同地区的
4"+52 "+)+&%5#3%2 &"’ ()*+ 部分序列进行比较
分析，发现该种内存在明显的遗传变异，推测

48 "+)+&%5#3%2中含有蚤蝇隐存种［!7］。
许多蚤蝇种类为寄生性，可作为天敌资源

用于生物防治。寄生于火蚁的蚤蝇 4&%(923*%+$
+:*(&(&对寄主有严格的选择性［!6，!$］。A(/<B/(23
等基于 .@! C .@"和无翅基因（;5<DE=22）序列
对 48 +:*(&(&个体大小不同的生物型进行了研
究，表明体型不同的蚤蝇个体的遗传位点存在

显著差异，可能为不同的蚤蝇物种
［!F］，这为正

确引进、繁殖蚤蝇，控制火蚁的危害提供了理论

基础。

!# %" 蚤蝇系统发育研究
通过分子系统发育研究，对传统分类有疑

问的类群的系统发育关系进行分析和探讨，也

可对传统的分类系统进行验证
［!"］。’G9853H 基

于形态学特征对世界蚤蝇进行了系统研究，将

蚤蝇科分为蚤蝇亚科 I9/(5<>=，扁蚤蝇亚科
+=<5D8>355<>=，裂蚤蝇亚科 1=3/J5<5<>=，头螱蚤
蝇 亚 科 K9>L8>3/M=<5<>=，膨 腹 蚤 蝇 亚 科
+E>85(5<>=和螱蚤蝇亚科 K=(853/M=<5<>= " 个亚
科
［!%］。随着大量蚤蝇新阶元的发现和支序系

统学的发展，证明 ’G9853H分类系统存在许多并
系和多系现象。:(/;< 针对北美蚤蝇构建了蚤
蝇科系统发生关系，提出了新的蚤蝇科分类系

统，包括：栉蚤蝇亚科 NOJ/G=(5<>=，蚤蝇亚科
I9/(5<>=，扁蚤蝇亚科 +=<5D8>355<>=，锥蚤蝇亚
科 ./<5G=(5<>=，和裂蚤蝇亚科 1=3/J5<55<>= F 个
亚科
［6］。:(/;< 认为 NOJ/G=(5<>= 是现存蚤蝇
中最原始的类群

［6］，而 )52<=O 则将 NOJ/G=(5<>=
中全部 &" 个属归为 I9/(5<>=［"］。仅根据形态
差异分析蚤蝇的进化不足以解释蚤蝇群体的系

统发育关系，因而利用分子生物学手段探讨其

系统发育关系尤为重要。.//0 等依据 &!’
()*+ 和 &"’ ()*+ 序列分析表明蚤蝇科
I9/(5?>=为单系，裂蚤蝇亚科 1=3/J5<5<>= 为并
系， 包 括 ! 个 分 支 1=3/J5<5<5 和
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%&’()*+,*-.).［"/］。0(.1, 和 2-*3) 联合分析
!"0 -456、!70 -456、54!、89!和其他 " 个核
基因对 !"#$#%&’($ 属进行了分子系统发育研
究，最 大 简 约 法 分 析 表 明 亚 属 !)
（*+$,%’(-.$/）与 !)（!"#$#%&’($）均为单系，且
两者为姐妹群，这与基于形态研究的结果相一

致
［"!］。8**: 与 ;*<1*=<:. 基于 !70 -456 将

0(%.$ /1-’1-’$、0(%.$ $1.$、0(%.$ (%#%/".-’"$ 和
0(%.$ 1-&’1$ 分为 " 支。0) $1.$、0) (%#%/".-’"$
和 0) 1-&’1$ 为 ! 支，另 ! 支为 0) /1-’1-’$，与依
据尾器划分的结果相同

［">］。目前，蚤蝇科分子

系统发育研究尚处于起步阶段，已有工作较为

零散，要明确各亚科间及各属间的系统演化关

系还需获得大量的分子数据。

!" 结语及展望

通过对蚤蝇科昆虫分子系统学研究所用基

因序列进行统计分析表明：（ !）89!、!"0
-456、!70 -456 等线粒体基因可用于蚤蝇物
种的鉴定，尤其是雌雄异型蚤蝇个体的匹配识

别，同时发现其中的隐存分类单元，并探讨相关

属级以下分类阶元的系统发育关系；（"）核基
因 "/0 -456、864等基因序列适于探讨属级及
其以上高级阶元的系统发育关系；（?）核基因
间、线粒体基因间以及两者数据的联合分析对

于解决蚤蝇不同层次问题更为有效。

分子生物学技术已广泛用于昆虫系统学研

究，但基于分子数据的蚤蝇系统学工作较少。

蚤蝇科是双翅目重要的一个类群，但对其分类

研究还不够充分，大量的蚤蝇物种仍有待于描

述、鉴定。近年来，利用线粒体 89!基因特定
区段区别和鉴定物种的 456 条形编码技术引
起分类学家的关注

［"@，?>］。456 条形编码作为
动物分类的新方法弥补了形态分类的不足，将

该技术用于蚤蝇物种鉴定可推动其生物多样性

研究的发展。蚤蝇科昆虫系统发育研究还处于

早期阶段，不同学者应用的分子标记不同影响

了研究结果的可比性，今后应寻求适于蚤蝇分

子系统学研究的标准标记以利于不同学者的协

作研究。分子生物学方法在昆虫系统学研究中

发挥了极为重要的作用，但并不能解决形态分

类中的所有难题，形态数据与分子数据联合分

析是昆虫分子系统学研究发展的趋势，两者作

为系统学研究的互补信息可以更好地解决昆虫

类群系统进化问题。
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