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德永雕翅摇蚊 Glyptotendipes tokunagai 幼虫 

龄期及 DNA 条形码研究* 
雷  琦**  刘邦淼  魏相成  刘泽远  党  昊  杨铁柱  郭旭升  王俊如*** 

（信阳农林学院水产学院，信阳 464000） 

摘  要  【目的】 明确德永雕翅摇蚊 Glyptotendipes tokunagai 幼虫的龄期划分与最佳分龄形态指标，并

探究不同地理种群的 DNA 条形码差异。【方法】 通过室内饲养幼虫，测量 10 项骨化形态指标（头壳长、

颏中齿顶端至冠突前缘间距离、头颏宽、颏宽、颏中齿宽、触角长、触角基节长、上颚长、腹颏板长和腹

颏板宽），结合频次分布、Brooks/Crosby 指数及回归分析进行龄期划分；提取 COⅠ基因并测序，利用 MEGA 

7.0 分析序列组成、遗传距离及构建系统发育树。【结果】 德永雕翅摇蚊幼虫具有 4 个龄期。其中，颏宽

（Y4）的三次回归拟合度最高（R2=0.997 0），并且 Crosby 指数与变异系数符合生长定律，确定颏宽为最

佳分龄指标；触角长（Y6）、上颚长（Y8）、腹颏板长（Y9）3 项指标可作为辅助指标，推测德永雕翅摇

蚊 1-4 龄幼虫的持续时间分别约为 2、3、6 和 8 d。DNA 条形码研究显示德永雕翅摇蚊 COⅠ序列具有明

显的 AT 偏好性（A+T 含量为 63.75%）。系统发育树将种群分为两支：中国种群单独构成一支，与日本、

韩国种群的平均遗传距离分别为 8.31%和 8.70%；日本与韩国种群聚为另一支，两者间遗传距离仅为

1.14%。【结论】 德永雕翅摇蚊幼虫有 4 个龄期，颏宽是可靠的分龄指标，幼虫期为 19 d。中国与日本、

韩国种群间可能存在隐种。 

关键词  德永雕翅摇蚊；幼虫龄期划分；形态测量；DNA 条形码；COⅠ基因；遗传距离 

Research on the larval age and DNA barcoding of  
Glyptotendipes tokunagai 

LEI Qi**  LIU Bang-Miao  WEI Xiang-Cheng  LIU Ze-Yuan  DANG Hao   
YANG Tie-Zhu  GUO Xu-Sheng  WANG Jun-Ru*** 

(College of Fisheries, Xinyang Agriculture and Forestry University, Xinyang 464000, China) 

Abstract  [Aim]  To determine the optimal morphological indicators for identifying the instars of Glyptotendipes tokunagai 

larvae, and to explore DNA barcoding differences among different geographic populations. [Methods]  Larvae were reared in 

the laboratory, and ten sclerotized morphological characteristics (head capsule length, length from tip of the median teeth of 

the mentum to the leading coronoid, head mentum width, mentum width, width of the median mentum tooth, antenna length, 

length of antennal basal segment, mandible length, ventromental plate length and ventromental plate width) were measured. 

Instar classification was based on the frequency distributions of these variables, the Brooks/Crosby index and regression 

analysis. The COⅠgene was extracted and sequenced, and MEGA 7.0 was used to analyze sequence composition, genetic 

distances and to construct a phylogenetic tree. [Results]  The results confirm that G. tokunagai larvae have four instars. 

Among the measured characteristics, mentum width (Y4) had the best fit to the cubic regression model (R2 = 0.997 0). Both the 

Crosby index and coefficient of variation conformed to Dyar’s law, confirming mentum width as the optimal characteristic for 
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instar identification. Three additional characteristics, namely antenna length (Y6), mandible length (Y8) and ventromental 

plate length (Y9), can serve as auxiliary indicators. The estimated durations for 1st to 4th instar larvae were approximately 2, 3, 

6 and 8 days, respectively. COⅠsequences had a distinct AT bias (A+T content: 63.75%). The phylogenetic tree divided 

populations into two clades; one comprised of the Chinese population and another comprised of the Japanese and Korean 

populations. The average genetic distances between the Chinese population and the Japanese and Korean populations were 

8.31% and 8.70%, respectively. The genetic distance between the Japanese and Korean populations was only 1.14%. 

[Conclusion]  G. tokunagai larvae have four instars, and mentum width is the most reliable indicator for instar identification. The 

larval period is estimated to be 19 days. Cryptic species may exist among populations of this species in China, Japan and Korea.  

Key words  Glyptotendipes tokunagai; larval instar division; morphometry; DNA barcoding; COⅠgene; genetic distance 

摇蚊隶属于双翅目 Diptera 、长角亚目

Nematocera，因其幼虫体内富含血红蛋白而常呈

红色，俗称“红虫”。摇蚊科昆虫种类繁多，全球

已知超过 6 000 种，广泛分布于湖泊、水库和河

流等生态系统，其种群密度高，生物量大，可占

淡水底栖动物总量的 70%-80%，是世界上最重要

的淡水底栖动物类群之一（Armitage et al.，1995；

徐紫刚等，2024）。 

德永雕翅摇蚊 Glyptotendipes tokunagai 是东

亚 地 区 常 见 物 种 ， 其 隶 属 于 摇 蚊 亚 科

Chironominae、雕翅摇蚊属 Glyptotendipes，由

Sasa 于 1979 年命名（Yamamoto and Yamamoto，

2018）。该种属于典型的富营养化指示生物，对

水体有机污染及沉积物复合污染具有较好的指

示作用，因此在环境毒理学和水生态监测中具有

重要意义。例如，Choi 等（2015）利用德永雕

翅摇蚊研究了银纳米颗粒的粒径依赖性毒性，发

现 50 nm 粒径的颗粒具有更强的急性毒性。2016

年永定河水系生态健康评估中 60%的河流处于

亚健康或一般状态，德永雕翅摇蚊幼虫作为耐污

值较高的种类，出现频率达 40%（孔凡青等，

2018）。Bang 等（2024）研究发现德永雕翅摇蚊

幼虫对沉积物中镉、铜等重金属及氨氮污染均表

现出良好的剂量-效应关系，可作为东亚地区沉

积物生态风险评估的本土代表性物种。 

雕翅摇蚊属幼虫形态特征较为一致，仅靠幼

虫头壳色斑特征和颏板测量去进行种间区分对

非分类专业人员具有较大难度。近年来，DNA

条形码技术已成为解决近缘种鉴定和成幼虫匹

配问题的有效手段。DNA 条形码通过线粒体 

COⅠ基因序列实现物种鉴定，为物种分类提供 

依据（Hebert et al.，2003）。陈锦贤（2022）采

用形态学与 DNA 条形码技术相结合的方法，对

上海市崇明岛的摇蚊物种进行了鉴定，其中

DNA 条形码技术匹配度 87.5%，很好地说明

DNA 条形码技术对摇蚊鉴定的可行性。 

幼虫龄期是昆虫生长发育的关键指标，明确

幼虫龄期划分对于理解其生活史、种群动态以及

毒理实验中的剂量-效应关系具有重要意义。以

汉江流域为例，摇蚊的年生产力取决于龄期周

期：粗腹摇蚊属一种未定名种 Pentaneura sp.一

年 3 代 ， 而 刺 突 摇 蚊 属 一 种 未 定 名 种

Chaetocladius sp.一年仅 1 代，龄期时长决定了

群落生物量的累积（闫云君和李晓宇，2006），

然而，目前国内并无针对德永雕翅摇蚊幼虫龄期

的相关研究。综上，本研究通过野外采卵，结合

形态学和 DNA 条形码技术对德永雕翅摇蚊幼虫

的龄期和 COⅠ基因进行探究，旨在明确其幼虫

发育阶段的形态，为后续种群动态研究和生态毒

理实验剂量设置提供基础数据，并为摇蚊生物多

样性保护与水域生态健康评估提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  摇蚊幼虫饲养与收集 

本研究摇蚊卵块采集于河南省信阳市光山

青虾国家级水产种质资源保护区（31.879 4°N，

114.862 4°E）。带回的卵块置于培养皿中培养，

待观察到幼虫孵化后转入白色饲养桶（25 cm × 

25 cm × 40 cm）中继续培育。桶内注入曝气 72 h

以上的自来水，水温通过加热棒维持在 25-30 

℃，底层铺 1 cm 厚经 200 目筛网过滤后的底泥，

具体方法参考朱利明等（2017）。 
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从卵孵化当天起，每日 8:00 采集约 15 头幼

虫，置于 75%乙醇的 1.5 mL 离心管中保存并标

记日期（Annelle and Constance，1982；王小艺

等，2012）。每天滴加纯牛奶补充营养，直到幼

虫大部分化蛹为止，累计采集幼虫 275 头。所有

幼虫经梯度脱水后，用 Euparal 封片胶制作永久

玻片，用于后续形态测量（卢宝荣，1991）。 

1.2  摇蚊幼虫头壳形态学数据统计 

对制片后的不同龄期的幼虫进行形态观察，

通过参考有关摇蚊测量的指标文献（王雪龙等，

2015）选取了德永雕翅摇蚊骨化程度较高的 10 个

形态学特征（图 1）进行测量和作为分龄的形态

指标。 
 

 
 

图 1  德永雕翅摇蚊幼虫分龄的 10 项指标 

Fig. 1  Ten morphometric indicators for instar identification of Glyptotendipes tokunagai larvae 

A. 幼虫头壳示意图；B. 幼虫颏部、腹颏板及触角示意图。 

Y1：头壳长；Y2：颏中齿顶端至冠突前缘间距离；Y3：头颏宽；Y4：颏宽；Y5：颏中齿宽； 

Y6：触角长；Y7：触角基节长；Y8：上颚长；Y9：腹颏板长；Y10：腹颏板宽。 

A. Schematic diagram of larval head capsule; B. Schematic diagram of larval mentum, Ventromental plate, and antenna. 
Y1: Head capsule length; Y2: Length from tip of the median teeth of mentum to leading coronoid; Y3: Head capsule width;  

Y4: Mentum width; Y5: Width of the median mentum tooth; Y6: Antenna length; Y7: Length of antennal basal segment;  
Y8: Mandible length; Y9: Ventromental plate length; Y10: Ventromental plate width. 

 

在 Excel 2019 中对数据进行统计，然后在

SPSS 27.0 中对结果进行处理，并用 Origin 8.6

软件绘制各部位频次分布图，数据频次分布图统

计的最佳组数与组距确定方法参考李秀枝和张

冬梅（1994），确定幼虫有几个龄期。频次分布

图中会有集中区域和峰值，一个集中区域相当于

1 个龄期，再根据测定值，计算各龄幼虫 Y1-Y10

这 10 项测量指标（Y1：头壳长；Y2：颏中齿顶

端至冠突前缘间距离；Y3：头颏宽；Y4：颏宽；

Y5：颏中齿宽；Y6：触角长；Y7：触角基节长；

Y8：上颚长；Y9：腹颏板长；Y10：腹颏板宽）

的均值、标准误差及变异系数（王小艺等，2005），

根据 Dyar 定律（Chapman，1998；彩万志等，

2001）和 Crosby 生长法则（Loerch and Cameron， 

1983）计算 Brooks 值和 Crosby 值，用来确定最

佳分龄指标和龄期划分标准，然后对分龄数据进

行回归分析，从而得到用于德永雕翅摇蚊幼虫分

龄的最佳形态指标。 

Brooks 指数=Xn/Xn﹣1， 

xn 和 xn﹣1 分别表示 n 龄和 n﹣1 龄幼虫各个测量

指标的平均值。 

Crosby 指数= bn﹣bn﹣1/bn﹣1， 

bn 和 bn﹣1 分别表示第 n 和 n﹣1 个 Brooks 指数。 

1.3  摇蚊 DNA 提取与扩增 

使用上海生物工程公司 Ezup 柱式动物基因

组 DNA 抽提试剂盒对摇蚊基因组 DNA 提取，然 
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后进行 PCR 扩增。使用引物为通用引物

LCO1490 和 HCO2198（Folmer et al.，1994）。

PCR 反应体系为 25 μL，其中 TaqMix（2×，blue 

dye）12.5 μL，ddH2O 10.5 μL，引物各 0.5 μL，

DNA 模板 1 μL。PCR 程序为 95 ℃ 5 min，94 

℃ 30 s，55 ℃ 30 s，72 ℃ 45 s，34 个循环，

72 ℃ 1 min，4 ℃保存。产物经 1%琼脂糖凝胶

电泳检测后，送至武汉奥科鼎盛生物科技有限公

司测序。 

1.4  摇蚊 DNA 条形码数据分析 

首先用 Lasergene version 7.0 软件包中的

SeqMan 软件对测序结果良好的 COⅠ基因序列

进行组装（Swindell and Plasterer，1997），组装

之后在 NCBI 中进行比对，以确定物种为德永雕

翅摇蚊，并在 BOLD 平台下载该物种的已公开

COⅠ基因序列。接着用 BioEdit 7.0（Helge- 

Friedrich，2004）对上述序列进行比对，同时剪

切掉序列多余引物。 

在 MEGA 7.0 中构建邻接法（Neighbor- 

joining，NJ）系统发育树（陈士超等，2015），

模型选择 Kimura 2-parameter，Bootstrap 值设置

为 1 000。同时在 MEGA 7.0 中对德永雕翅摇蚊

COⅠ基因序列特征进行分析，并对不同地区德

永雕翅摇蚊进行分组，计算德永雕翅摇蚊种内和

组间遗传距离。本研究中外类群为毛跗球附器摇

蚊，从 BOLD 平台下载序列具体信息见表 1，养

殖的德永雕翅摇蚊标本及 DNA 条形码信息已上

传 至 NCBI （ GenBank accession numbers: 

PV929831-PV929836）。 
 

表 1  德永雕翅摇蚊及外类群序列下载信息 

Table 1  Sequence download information of Glyptotendipes tokunagai and outgroup 

物种 Species 登录号 Accession number 采集地 Collection locality 

德永雕翅摇蚊 Glyptotendipes tokunagai KP902774.1-KP902775.1 中国 China 

德永雕翅摇蚊 Glyptotendipes tokunagai KP902770.1 中国 China 

德永雕翅摇蚊 Glyptotendipes tokunagai MN521273.1 中国 China 

德永雕翅摇蚊 Glyptotendipes tokunagai YHJ217-18 中国 China 

德永雕翅摇蚊 Glyptotendipes tokunagai JF412117.1-JF412127.1 韩国 Korea 

德永雕翅摇蚊 Glyptotendipes tokunagai AB838662.1-AB838665.1 日本 Japan 

德永雕翅摇蚊 Glyptotendipes tokunagai JCDB053-15-JCDB055-15 日本 Japan 

德永雕翅摇蚊 Glyptotendipes tokunagai JCDB106-15-JCDB108-15 日本 Japan 

德永雕翅摇蚊 Glyptotendipes tokunagai LC773059.1 日本 Japan 

德永雕翅摇蚊 Glyptotendipes tokunagai LC773024.1 日本 Japan 

德永雕翅摇蚊 Glyptotendipes tokunagai LC773037.1 日本 Japan 

德永雕翅摇蚊 Glyptotendipes tokunagai LC773058.1 日本 Japan 

德永雕翅摇蚊 Glyptotendipes tokunagai LC773356.1 日本 Japan 

毛跗球附器摇蚊 Kiefferulus barbatitarsis KP902782.1 中国 China 

毛跗球附器摇蚊 Kiefferulus barbatitarsis KP902780.1 中国 China 

 

2  结果与分析 

2.1  德永雕翅摇蚊 COⅠ基因序列特征分析 

本研究共涉及德永雕翅摇蚊37条COⅠ序列。 

MEGA 7.0 数据组成分析可知，德永雕翅摇蚊 

COⅠ基因长度为 618-658 bp，其中保守位点 585

个，简约信息位点 64 个，单态位点 9 个，T 占

36.69%，A 占 27.06%，C 占 19.34%，G 占 16.91%。

序列碱基组成中，A+T 总含量为 63.75%，明显 
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高于 G+C 总含量（36.25%），表现出明显的 AT

偏好性，这一结果符合昆虫 COⅠ基因碱基组成

的基本特征。 

2.2  德永雕翅摇蚊遗传距离分析 

德永雕翅摇蚊 NJ 系统发育树显示（图 2），德 

永雕翅摇蚊聚为两支，一支为日本和韩国的标

本，另一支为中国的标本。MEGA 7.0 计算可知，

中国德永雕翅摇蚊平均种内遗传距离为 0.24%，

韩国德永雕翅摇蚊平均种内遗传距离为 0.99%，

日本德永雕翅摇蚊平均种内遗传距离为 0.14%。

中国的德永雕翅摇蚊与韩国和日本的平均遗传距 

 

 
 

图 2  德永雕翅摇蚊邻接法系统发育树 

Fig. 2  Neighbor-joining tree of Glyptotendipes tokunagai  

系统发育树上的数字为自展支持率，标尺上数字为遗传距离。 

Numbers on the phylogenetic tree are bootstrap values, and the numbers on the scale bar represent genetic distance. 
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离为 8.70%和 8.31%，而日本和韩国的德永雕翅

摇蚊平均遗传距离为 1.14%。 

2.3  德永雕翅摇蚊幼虫龄数测定 

德永雕翅摇蚊幼虫 Y1-Y10 数据频次统计

（图 3：A-J）均显示出 4 个相对集中的区域和

4 个峰值，可初步判断为德永雕翅摇蚊幼虫具 

4 个龄期。根据各龄幼虫 Y1-Y10 的形态指标测

量值（表 2）得出，Y1-Y10 的变异系数在 0.036 0- 

0.189 1，均小于 20%。Y1、Y3、Y4、Y5、Y9、

Y10 这 6 项指标的 Crosby 指数均大于 10%，不适

用于雕翅摇蚊幼虫的分龄。Y2、Y6、Y7 这 3 项

指标的 Crosby 指数均小于 10%，Brooks 指数范

围在 1.614 1-1.946 0 之间，符合 Crosby 定律和 
 

 
 

图 3  德永雕翅摇蚊 10 项形态指标测量值频次分布图 

Fig. 3  Frequency distribution of the measured data for ten morphological traits in Glyptotendipes tokunagai 

A. 头壳长（Y1）；B. 颏中齿顶端至冠突前缘间距离（Y2）；C. 头颏宽（Y3）；D. 颏宽（Y4）；E. 颏中齿宽（Y5）； 

F. 触角长（Y6）；G. 触角基节长（Y7）；H. 上颚长（Y8）；I. 腹颏板长（Y9）；J. 腹颏板宽（Y10）。 

A. Head capsule length (Y1); B. Length from tip of the median teeth of mentum to leading coronoid (Y2); C. Head mentum 
width (Y3); D. Mentum width (Y4); E. Width of median mentum tooth (Y5); F. Antenna length (Y6); G. Length of antennal 

basal segment (Y7); H. Mandible length (Y8); I. Ventromental plate length (Y9); J. Ventromental plate width (Y10). 
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Dyar 定律，表明将德永雕翅摇蚊幼虫划分为 4 个

龄期是合理的。 

2.4  德永雕翅摇蚊各指标与龄数回归分析 

表 2 显示 10 组数据指标测量范围都符合Dyar

定律所描述的关系。经过分析，三次函数的相关

性系数明显大于一次函数、二次函数和指数函数

的相关性系数，拟合程度较好；由表 3 可知 Y10

指标相关性系数（0.891 8）显著低于其他 9 项指

标（P < 0.001），所以舍弃该指标；Y4 相较于其

他 8 组的相关性系数最大（R2=0.997 0），并且拟

合效果较好。Y6、Y8、Y9 这 3 项测量指标三次

相关性系数也相对较大，分别为 0.996 6、0.996 9、

0.996 9。这 9 项测量指标都出现了 4 个峰，因此

将德永雕翅摇蚊划分为 4 龄是合适的。Y4 的三

次相关性系数最大，并且 Crosby 指数，Dyar 定

律和变异系数均符合规律，因此 Y4（颏宽）是

最佳分龄指标，Y6（触角长）、Y8（上颚长）、

Y9（腹颏板长）的三次相关性系数也比较大，

可以作为辅助分龄指标。 

2.5  龄期持续时间推断 

根据颏宽结果推测 1 龄幼虫持续时间为 2-3 

d，持续时间最短，2 龄持续时间为 3-4 d，3 龄持

续时间为 5-6 d，4 龄持续时间为 8 d，持续时间

最长。 

3  结论与讨论 

3.1  德永雕翅摇蚊条形码分析 

对摇蚊科昆虫，线粒体 COⅠ基因的遗传距

离可以用来划分物种。种内和种间遗传距离的明

显差距，也就是条形码间隙，正是 DNA 条形码

技术实现准确鉴定的关键（Carew et al.，2005）。

Lin 等（2015）通过对 2 790 条 DNA 条形码的分

析，证明 COⅠ序列能够准确界定长跗摇蚊属

Tanytarsus 中 94.6%的形态种，并建立了 4%-5%

的属级遗传分化阈值作为物种边界判定标准。

Song 等（2018）在高度多样化的多足摇蚊属

Polypedilum 中对 3 670 条条形码实现了 94.4%的

鉴定成功率，系统发育分析揭示出多个物种复合

群，界定了 5%-8%为其种间分化阈值。本研究

中国的德永雕翅摇蚊与韩国和日本的平均遗传

距离为 8.70%和 8.31%，中国河南、辽宁和湖南

等地的德永雕翅摇蚊平均组内遗传距离仅为

0.24%。因此中国境内的德永雕翅摇蚊应为同一

种，而中国，韩国和日本的德永雕翅摇蚊之间可

能存在地理隔离和隐种问题。 

唐红渠（2006）研究表明中国和日本的德永

雕翅摇蚊标本，在幼虫头壳色斑、前上颚齿式这

些关键的形态特征上无明显区别。本研究发现，

不同地理种群的幼虫都有共同特征：上颚具有

3 个内齿，1 个顶齿和 1 个背齿，触角 5 节，颏

板具有 1 个中齿和 6 对背齿，但是还需要进一步

比较成虫形态差异和基因区别。 

3.2  德永雕翅摇蚊幼虫龄期 

摇蚊幼虫龄数及发育进程受多种因素影响，

比如温度、光照周期、食物质量和数量、幼虫培

养密度。化学污染物的干扰具有特异性，Victor

和 McCauley（1974）指出其可能会导致龄期的

变化，还会破坏幼虫形态结构，Hamilton 和

Sæther（1971）在重污染区发现幼虫严重畸形的

龄期发育异常现象。摇蚊幼虫对水环境变化较为

敏感，在污染水体中会致使摇蚊幼虫口器畸形

（田文龙等，2021）。同时温度作为关键因素，

可显著改变龄期变化时间但对鉴别指标影响有

限，Trivinho 和 Strixino（1982）发现同一种摇

蚊在不同实验室条件下，幼虫发育时间具有显著

差异，但头壳腹面观长度在各龄期保持稳定，说

明头壳的尺寸不受非生物因素温度变化的影响，

这与 Vinicius 等（2013）提出的非生物因素主要

影响龄期时长，不影响以头壳尺寸作为指标的龄

期区分结论一致。因此，相对于野外生境质量容

易受到人为影响以及气温和降水等环境变化影

响（刘殿锋等，2025），室内采卵饲养更有利于

数据集的统计分析，在幼虫形态结构上具有较高

的一致性，数据分析更准确、可靠（张海滨等，

2011）。 

在短期室内养殖中，摇蚊龄期发育的核心特

征（如头壳尺寸、龄数变化规律）可维持稳定， 
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温度等非生物因子仅影响发育速率（Stevens，

1993；Vinicius et al.，2013）。但长期室内养殖会

造成物种的遗传多样性下降。Baek 等（2014）

发现，摇蚊经 5 代以上连续养殖后出现显著种内

退化：卵块卵量从早期世代快速下降后趋于稳

定，39 代幼虫的死亡率与发育时间较 4 代显著

增加，成虫体型普遍缩小，通过对线粒体 COⅠ

基因进行分析，发现养殖世代的遗传分化从

0.004 9 降至 0.000 4，遗传同质化伴随发育适应

性衰退。 

3.3  德永雕翅摇蚊幼虫龄期可量性状选择 

有研究证实，幼虫体长、体宽易受自身收缩、

食物供给及环境波动等因素干扰，作为分龄依据

的准确度较低（宗世祥等，2006）。在划分幼虫

龄期时，头颏宽、上颚宽和触角间距对于划分幼

虫龄期是可行可信的（潘龙等，2015）。早期学

者 Victor 和 McCauley（1974）以头壳长与头壳

宽作为幼虫龄期判定指标，开始了骨化结构分龄

的研究思路，但实践中头壳易破损或压扁的问题

常导致测量偏差。Annelle 和 Constance（1982）

进一步完善指标体系，选取触角、下颌骨、颏中

齿、颏板和腹颏板这 5 项形态结构；Vinicius 等

（2013）在上述基础上增加颏中齿顶端至冠突前

缘间距离的测量，并提出腹颏板条纹数目可作为

分龄替代指标。 

本研究针对德永雕翅摇蚊幼虫选 10 项骨化

程度较高的形态指标开展系统测量。经过测量发

现，头壳相关指标虽然应用广泛，但德永雕翅摇

蚊幼虫头壳薄脆，取样过程中破损率 30%左右。

在测量触角长时，触角每一小节会有弯曲甚至会

出现透明状不便于测量，同时颏宽颜色清晰可见

便于测量，测量结果进行回归分析的 10 项测量

指标与龄期都呈几何级增长，即德永雕翅摇蚊幼

虫的生长发育呈几何级，并且都符合 Dyar 定律

和生长法则，本实验表明颏宽的回归系数最大，

龄期之间没有出现重叠情况，颏宽测量较为简单

并且测量误差小，颏宽是最佳的分龄指标。 
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