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武汉地区油茶传粉昆虫资源调查及 

DNA 条形码进化分析* 
夏剑萍 1**  秦钰璇 2  柳思宇 2  罗  雪 2  艾  辉 2*** 

（1. 湖北省林业科学研究院，武汉 430075；2. 华中师范大学生命科学学院，武汉 430079） 

摘  要  【目的】 调查武汉市新造油茶 Camellia oleifera 林传粉昆虫的种类多样性，并建立准确、高效

的传粉昆虫鉴定分类体系。【方法】 采用传统形态学分类方法对油茶传粉昆虫和林下蜜源植物进行系统调

查，进而利用 DNA 条形码技术选取线粒体 COⅠ基因进行 PCR 扩增，GenBank 数据库序列比对分析确定

主要传粉昆虫的种类，并在此基础上分析序列碱基组成特征和系统发育关系。【结果】 共获得 46 种油茶

传粉昆虫 DNA 条形码序列，系统比较分析结果表明，武汉地区油茶林传粉昆虫存在较为丰富的遗传多样

性，林下蜜源植物调查共记录 58 种，隶属 28 科 46 属，其中菊科（12 种）和蔷薇科（6 种）为优势种。

【结论】 本研究为武汉地区利用传粉昆虫提高油茶授粉效率和产量提供了科学依据，建议优先保护菊科、

蔷薇科等林下优势蜜源植物生境，避免过度清理林下植被，并在林缘进行人工补种，进一步促进传粉昆虫

扩繁，推动乡村油茶产业协同提质增效。 

关键词  传粉昆虫；资源调查；DNA 条形码；COⅠ基因；进化分析 

Using DNA barcoding to investigate and identify insect  
pollinators of Camellia oleifera in Wuhan 

XIA Jian-Ping1**  QIN Yu-Xuan2  LIU Si-Yu2  LUO Xue2  AI Hui2*** 

(1. Hubei Academy of Forestry, Wuhan 430075, China; 2. School of Life Science,  

Central China Normal University, Wuhan 430079, China) 

Abstract  [Aim]  To investigate the diversity of pollinating insect species in newly established Camellia oleifera forests in 

Wuhan, and to establish an accurate and efficient taxonomic system for identifying these species. [Methods] A systematic 

survey of pollinating insects and understory nectar plants in C. oleifera forests was conducted using traditional morphological 

classification methods. DNA barcoding technology was then employed to amplify the mitochondrial COⅠgene via PCR. The 

sequences obtained were compared and analyzed with reference to the GenBank database to determine the identities of the 

major pollinating insect species. Base composition characteristics of the sequences and the phylogenetic relationships among 

species were further analyzed. [Results]  DNA barcode sequences of 46 pollinating insect species were obtained. 

Comparative systematic analysis revealed that the pollinating insects of C. oleifera in Wuhan have relatively high genetic 

diversity. A survey of understory nectar plants recorded a total of 58 species, from 46 genera and 28 families, with the 

Asteraceae (12 species) and Rosaceae (6 species) being the dominant families. [Conclusion]  This study provides a scientific 

basis for utilizing pollinating insects to improve the pollination and yield of C. oleifera in Wuhan. Priority should be given to 

protecting the habitats of the dominant understory nectar plants, such as those of the Asteraceae and Rosaceae families, 

avoiding excessive clearing of understory vegetation, and implementing artificial replanting along forest edges to further 
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promote the abundance and diversity of pollinating insects and benefit the rural C. oleifera industry. 

Key words  pollinators; resource survey; DNA barcodes; COⅠ gene; phylogenetics analysis 

油茶 Camellia oleifera 为山茶科 Theaceae 山

茶属 Camellia 植物，是国内南方地区重要的木

本食用油料树种之一，在湖北等 16 个省（直辖

市、自治区）都有种植，一次种植可持续收获

80 余年，且油茶籽油具有极高的营养价值（黄

敦元等，2009；高超等，2019；于巍巍等，2020）。

油茶雌雄同花，花期处在秋末冬初，但其具有自

交不亲和性，自然条件下座果率较低，有“千花

一果”之称，需要虫媒进行协同授粉（黄敦元等，

2009）。在自然条件下，油茶座果率的高低与授

粉昆虫的多寡成正相关，传粉昆虫主要通过嗅觉

感受器识别油茶花挥发物定位油茶，油茶花挥发

性物质主要有醇类、酮类、烷烃类、芳香烃类、

酯类、醛类等，不同品种油茶花挥发物种类及含

量有部分差别（刘微芬等，2022）。全国油茶传

粉昆虫主要包括地蜂科、蜜蜂科、胡蜂科、分舌

蜂科的昆虫（张欢等，2022），但油茶花蜜中棉

子糖、水苏糖、生物碱等物质会造成蜜蜂蜂群崩

溃死亡，而油茶地蜂 Andrena camellia、大分舌

蜂 Colletes gigas 等土栖传粉昆虫的成虫活动期

与油茶盛花期重合，具有典型的寡访花性（黄敦

元等，2014；张燕新等，2016；Li et al.，2021）。

多年来，科研人员对各地区的油茶传粉昆虫进行

了多次调查，如罗辑等（2014）对广西油茶传粉

昆虫进行了多样性调查研究；何学友等（2010）

对福建省油茶林传粉昆虫的种类及访花行为进

行了调查研究；钟义海等（2020）对海南油茶传

粉昆虫进行了分类研究。对油茶传粉昆虫的研究

不仅有助于了解当地生态环境，为保护油茶传粉

昆虫生境及油茶的生存发展提供基础，而且对保

护区内动植物资源的多样性发展和生境保护有

着十分重要的意义。 

武汉市地处江汉平原东部、长江中游，地貌

以平原和低山丘陵为主，市内江河纵横、湖港交

织，气候属于典型的亚热带季风气候，日照充足、

降水量充沛、雨热同期，为油茶产业的发展提供

了良好的条件，同时武汉市地处农业区和林业区

交界的区域，脆弱性与边缘性亦使其成为油茶传

粉昆虫天然的栖息地，武汉市优越的气候条件和

独特的地理位置，使其成为研究油茶传粉昆虫的

资源的重要地域。虽然有不少对武汉地区脊椎动

物和植物资源的调查研究，但对该地区油茶传粉

昆虫资源的调查不太系统且较为松散，故尽快对

该区域进行系统性的油茶传粉昆虫资源调查研

究是十分重要的。 

蜜源植物通过吸引授粉者进行采食花粉、花

蜜等蜜源，使某一区域的传粉昆虫种类及数量达

到所期望值。由于油茶的自交不亲和性，其座果

率与虫媒授粉密切相关。然而一些新造油茶林的

蜜源植物还未建立起种群或遭到破坏等原因，使

新造油茶林的传粉昆虫种类和数量都受到一定

的限制，因此研究油茶林的蜜源植物对于提高油

茶的坐果率及新造油茶产业的发展有重要作用。

近年来，对蜜源植物的调查研究有许多，蒙惠理

等（2023）对茂兰喀斯特森林木本蜜源植物资源

进行了调查；郑涛等（2018）对贵州锦屏野生蜜

源资源进行了研究；覃龙江等（2012）对茂兰自

然保护区的蜜源植物进行了阐述；何惠婷（2022）

对东莞的蜜源植物进行了研究。但目前对湖北省

以及武汉市郊区周边的蜜源植物相关调查研究

不多，对此进行调查统计分析有利于武汉市新造

油茶林中野花带布局，促进新造油茶传粉昆虫栖

息地生态保护及传粉昆虫种群的自然繁衍，从而

促进油茶虫媒授粉，保障油茶坐果率提升和油茶

产业的良性发展。 

准确的物种鉴定是研究物种多样性及进化

关系的前提，传统的分类工作主要是根据物种的

外形特征进行的，对不同发育阶段或特定性别的

昆虫个体很难做到有效鉴别，还会忽略许多隐存

种，耗费大量时间精力。而随着生化分析、分子

生物学和各类生物信息学的迅猛发展，DNA 条

形码技术克服了传统分类的诸多局限，为物种鉴

定提供了可信息化的分类标准和有效的分类学

手段。林森杰等（2014）自 2003 年加拿大圭尔
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夫大学 Paul Hebert 提出 DNA 条形码技术以来，

将包括线粒体细胞色素 C 氧化酶亚基Ⅰ

（Cytochrome c oxidaseⅠ，COⅠ）基因在内的

多种高度保守的线粒体和核基因用于鉴定分析

动植物物种，后续也有多种保守的线粒体 COⅡ、

Cytb 或 16sDNA 等核基因被用于生物物种 DNA

条形码鉴定（Hebert et al.，2003）。DNA 条形

码技术具有准确性高、快速迅捷、实操方便、适

用范围广等优点，不仅有助于人们识别隐存种，

还成为非专业人士进行物种鉴定的工具，帮助人

们更好地发现和认识自然（Underwood et al.，

2024）。 

本研究针对武汉地区油茶林传粉昆虫和林

下蜜源植物进行了系统调查与分析，并基于

DNA 条形码技术，选取线粒体 COⅠ基因序列，

构建了湖北地区油茶传粉昆虫的 DNA 条形码数

据库。一方面提高了油茶传粉昆虫的分类效率和

鉴定准确性，另一方面能够为油茶传粉昆虫及林

下蜜源植物生态多样性保护和油茶产业提质增

效提供可靠技术支撑。此外，通过系统调查油茶

林下蜜源植物的种类组成、优势科属及分布特

征，进一步揭示其与传粉昆虫之间的潜在互作关

系，有助于后续通过保护与合理利用蜜源植物，

增强传粉昆虫的种群稳定性，从而间接提升油茶

的授粉效率与座果率。上述研究可有效形成“蜜

源植物-传粉昆虫-油茶生产”三位一体的生态服

务框架，为油茶产业的绿色可持续发展提供更多

生态学资料，促进缓解油茶“千花一果”的生态

困境以及因种植面积扩大所带来的授粉不足等

问题。 

1  材料与方法 

1.1  传粉昆虫资源及蜜源植物调查 

调查地点为湖北省武汉市黄陂区油茶试验

基地（31.1°N，114.4°E），选择在盛花期油茶林

多、平坦且通风的地方搭建马氏网进行油茶传粉

昆虫的采集，随机选择试验基地油茶林调查样方

3 个（50 m×50 m）作为采集点，样方间隔 100 m

以上，每个采集点放置 1 个标准马氏网，拉紧马

氏网的绳索，保证其不松动，网脊的倾斜角设置

为 45°，使其与通风道处于垂直状态（吴琼等，

2016），在其上端放置诱集传粉昆虫的无水乙醇

瓶，每周收集一次，将收集到的样本带回室内，

根据形态学特征进行分类，以最终鉴定明确传粉

昆虫种类，并统计不同目传粉昆虫的种类和油茶

林分布的具体数量。此外，在武汉市油茶林地进

行实地调查，统计蜜源植物的种类，记录植物花

的颜色等形态特征，采集并拍照，通过查阅植物

特征的相关资料进行确定蜜源植物，整理出武汉

市蜜源植物名录，分析其种类组成、生物学性状

等并进行分类。 

1.2  油茶传粉昆虫 DNA 条形码 COⅠ基因扩增

与进化分析 

将马氏来网收集到的油茶传粉昆虫鉴定标

本作为研究对象，参照 DNA 提取试剂盒（赛默

飞世尔科技公司）操作方法提取试验样品的基因

组 DNA，利用通用引物扩增线粒体 DNA COⅠ

基因片段，上游引物： 5′-GGTCAACAAATC 

ATAAAGATATTGG-3′，下游引物：5′-TAAA 

CTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3′。PCR 扩

增反应体系（总体积 25 μL）：上下游引物各 1 μL，

1 μL cDNA，9.5 μL ddH2O，12.5 μL rTaq Premix。

采用的 PCR 程序：预变性 3 min（94 ℃），变

性 30 s（94 ℃），退火 30 s，延伸 30 s（72 ℃），

35 个循环，产物经 1%的凝胶电泳检测，参照

Marker 为 DL2000，扩增长度在 700 bp 左右，条

带清晰，与预期结果相符合。选择凝胶中对应的

条带明亮清晰的 PCR 产物，将扩增产物送至北

京擎科生物科技有限公司进行测序分析。 

为了评估条形码序列的鉴定成功率，研究选

用了两种方法进行评估：基于系统进化树的分析

法和基于遗传距离的比较法。这两种方法的物种

鉴定成功率都是通过统计鉴定成功的物种数与

两个及以上个体的物种总数的比值获得，前者是

通过构建系统进化树来检验每个物种的单系性，

即同一物种的不同个体是否能在系统发育树中

聚集在一起。具体方法是使用 MEGA-X，采用

邻接（Neighbor-joining）法构建系统聚类树，置

信度自举检测（Bootstrap）设置为 1 000 次来检

验各分支的支持率。若同一物种的不同样品聚为
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一支且 Bootstrap≥50，则该物种鉴定成功。鉴定

效率指鉴定成功物种数占总物种数的比例，若物

种只有 1 份样品，或物种有多份样品但仅获得 1

条序列或未获得序列，不计入鉴定效率计算。基

于遗传距离的比较法指通过比较种内和种间遗

传距离，确定是否存在条形码间隙（Barcoding 

gap）判断物种鉴定成功率。具体方法是使用

MEGA-X 计算 7 个数据集中各物种间和种内的

Kimura 2- parameter（K2P）遗传距离。仅统计

有两个及以上个体的物种，如果一个物种种间最

小遗传距离大于其种内最大遗传距离，则认为存

在 Barcoding gap，则认为该条形码鉴定物种的能

力较强。 

1.3  油茶主要传粉昆虫 COⅠ基因序列特征分析 

将所有目标分析序列导入到 MEGA-X 软件

中进行 MUSCLE 算法比对，剪切掉分析序列中

多余的引物，以确保分析序列碱基信息双向对

齐，并分析所有线粒体 COⅠ基因序列长度范围

值。接着利用 MEGA-X 软件计算转换占碱基总

替换数是用 si 的平均值除以 si+sv 的转换占碱基

总替换数是用 si 的平均值除以 si+sv 的的数目、

各个位点的碱基比例、相同碱基位点、转换位点

及颠换位点的数目。最后分析整个序列可编码出

的氨基酸的数量，研究同一氨基酸的同义密码子

的相对使用频率，比较密码子的使用频率与碱基

位点存在的联系。 

2  结果与分析 

2.1  油茶传粉昆虫资源调查结果 

对武汉市黄陂区油茶林试验基地进行油茶

传粉昆虫资源调查，如表 1 所示，鉴定获得昆虫

标本 759 只，分别隶属于 4 目 17 科 46 种，其中

膜翅目 8 科 27 种，占物种总数的 58.70%；双翅

目 4 科 9 种，占物种总数的 19.57%；鳞翅目 3

科 8 种，占物种总数的 17.39%；鞘翅目 2 科 2

种，占物种总数的 4.35%。油茶传粉昆虫主要类

群方面，膜翅目个体数最多，占传粉昆虫总数的

66.40%；其次是双翅目，占传粉昆虫总数的

23.06%。优势类群为胡蜂科（42.03%）、蜜蜂科

（18.71%）、食蚜蝇科（15.02%）。进一步比较

膜翅目内部各科发现，胡蜂科个体数占比高于蜜

蜂科，前者约为后者的 2.25 倍；而蜜蜂科的物

种数（8 种）则多于胡蜂科（5 种），表明蜜蜂

科具有更高的物种多样性，但因油茶花蜜导致蜜

蜂中毒问题使其在油茶林种群规模较小。这一差

异提示，当前油茶林中胡蜂在武汉市新造油茶林

传粉者群落中目前占据主导地位，而高效传粉的

蜜蜂、舌蜂或地蜂类群尚未形成优势种群。 
 

表 1  武汉地区油茶传粉昆虫种类调查 

Table 1  Investigation of pollinating insect species of Camellia oleifera in Wuhan area 

目 Order 科 Family 种名 Species 

食蚜蝇科 Syrphidae 羽芒宽盾食蚜蝇 Phytomia zonata 

 长尾管蚜蝇 Eristalis tenax 

 斑眼食蚜蝇 Eristalis arvorum 

 黑带食蚜蝇 Episyrphus balteatus 

丽蝇科 Calliphoridae 亮绿蝇 Lucilia illustris 

 铜绿蝇 Lucilia cuprina 

 大头金蝇 Chrysomya megacephala 

麻蝇科 Sarcophagidae 棕尾别麻蝇 Boettcherisca peregrina 

双翅目 
Diptera 

蝇科 Muscidae 家蝇 Musca domestica 

粉蝶科 Pieridae 菜粉蝶 Pieris rapae 鳞翅目 
Lepidoptera 

 檗黄粉蝶 Eurema blanda 
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续表 1 (Table 1 continued) 

目 Order 科 Family 种名 Species 

蛱蝶科 Nymphalidae 中环蛱蝶 Neptis hylas 

 小环蛱蝶 Neptis sappho 

 斐豹蛱蝶 Argynnis hyperbius 

 猫蛱蝶 Timelaea maculata 

 曲纹蜘蛱蝶 Araschnia doris 

鳞翅目 
Lepidoptera 

灰蝶科 Lycaenidae 亮灰蝶 Lampides boeticus 

舌蜂科 Colletidae 大分舌蜂 Colletes gigas 

地蜂科 Andrenidae 油茶地蜂 Andrena camellia 

蜜蜂科 Apidae 西方蜜蜂 Apis mellifera 

 中华蜜蜂 Apis cerana 

 东亚无垫蜂 Amegilla parhypate 

 红光熊蜂 Bombus ignitus 

 明亮熊蜂 Bombus lucorum 

 短头熊蜂 Bombus breviceps 

 黄胸木蜂 Xylocopa appendiculata 

 拟黄芦蜂 Ceratina hieroglyphica 

胡蜂科 Vespidae 细黄胡蜂 Vespula flaviceps 

 墨胸胡蜂 Vespa velutina nigrithorax 

 金环胡蜂 Vespa mandarinia 

 黄腰胡蜂 Vespa affinis 

 黑盾胡蜂 Vespa bicolor 

 黑尾胡蜂 Vespa ducalis 

 褐胡蜂 Vespa binghami 

 中华马蜂 Polistes chinensis 

 果马蜂 Polistes olivaceus 

 约马蜂 Polistes jokahamae 

 黄侧异腹胡蜂 Parapolybia crocea 

 变侧异腹胡蜂 Parapolybia varia 

蜾蠃科 Eumenidae 基蜾赢 Eumenes pedunculatus 

 中华异喙蜾蠃 Allorhynchium chinense 

马蜂科 Polistidae 斯马蜂 Polistes snelleni 

泥蜂科 Sphecidae 黄柄壁泥蜂 Sceliphron madraspatanum 

膜翅目 
Hymenoptera 

隧蜂科 Halictidae 铜色隧蜂 Halictus aerarius 

 
如图 1 所示，通过对油茶传粉昆虫总体种类

进行分析发现，从物种数上来看，所采集的样本

中膜翅目种类数最多；从属级水平上看，采集的

昆虫样本中，蜂类中蜜蜂胡蜂科为采集到最多种

类的传粉昆虫；从科级水平上看，膜翅目中的胡

蜂科和蜜蜂科为主要的油茶传粉昆虫。总体来 
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图 1  油茶传粉昆虫种类分析 

Fig. 1  Species analysis of pollinating insects of Camellia oleifera 
 

看，在调查区域的油茶传粉昆虫类群的科、属、

种中，膜翅目均为最丰富的类群，其次为双翅目，

鳞翅目。 

对油茶传粉昆虫双翅目、鳞翅目和膜翅目的

不同类群传粉昆虫数量进行统计分析，如图 2

（A-C）所示，其中在物种层次方面的结果表明：

双 翅 目 传 粉 昆 虫 主 要 为 羽 芒 宽 盾 食 蚜 蝇 

Phytomia zonata（72 只，占 9.49%）。鳞翅目主

要是菜粉蝶 Pieris rapae 和檗黄粉蝶 Eurema 

blanda。稀有种主要是中华异喙蜾蠃 Allorhynchium 

chinense和黄柄壁泥蜂Sceliphron madraspatanum，

分别都为 1 只，占总数 0.13%。膜翅目传粉昆虫

优势种主要有细黄胡蜂 Vespulat flaviceps（136

只，占 17.92%）、墨胸胡蜂 Vespa velutina 

nigrithorax（97 只，占 12.78%）、西方蜜蜂 Apis 

mellifera（76 只，占 10.01%）。结果显示胡蜂

类群在新造油茶林传粉数量上可能占据一定优

势，但胡蜂主要以捕食其他昆虫为生，访花行为

多发生在蜜源缺乏季节，其实际传粉效率远低于

野生蜜蜂。此外，通过对膜翅目不同科传粉昆虫

的数量进行比较分析发现，油茶专一性传粉蜂类

大分舌蜂和油茶地蜂的数量较少（二者均未进入

优势种行列），可能与当地多为新造油茶林有关，

舌蜂和地蜂本地种群尚未完全建立，而两种油茶

专性授粉蜂类对油茶授粉效率最高，且与油茶存

在协同进化关系。因此，需要建立武汉本地油茶

传粉蜂类的生态保护机制，重点通过营造裸土坡

面、减少地表干扰、保留老林地等措施促进本地

地蜂和舌蜂的快速繁育，同时适度辅助引入西方

蜜蜂蜂群进行花期授粉，从而弥补油茶林传粉不

足的问题。 

2.2  油茶主要传粉昆虫 COⅠ基因序列特征分析 

统计采集的油茶传粉昆虫样本发现，双翅目、

膜翅目昆虫为最主要的传粉昆虫，在获取传粉昆

虫的条形码序列，经过同源比对后，保留线粒体

COⅠ基因序列用于条形码分析，所有 COⅠ序列

均未发现缺失、插入。用 MEGA-X 软件统计其

序列碱基组成情况，其中膜翅目传粉昆虫的 A+T

的含量最高占 73.1%，均高于 C+G（表 2），具

有明显的偏好性，与昆虫线粒体基因碱基偏向相

符合。 

如表 5 所示，从碱基替换值上来看，对于双 

翅目中的碱基替换，颠换占碱基总替换数的

60.6%，转换/颠换的平均 R 值为 0.6，整体来看

颠换高于转换值。从不同位点看，密码子第三位

点的颠换数目最高，为 36 个，占颠换总数 90.0%。

密码子第二位点的转换数目最低，为 1 个，占转

换总数 3.9%。对于鳞翅目和膜翅目中的碱基替

换，转换占碱基总替换数的 43.0%（表 6）和 
 
 



5 期 夏剑萍等: 武汉地区油茶传粉昆虫资源调查及 DNA 条形码进化分析 ·1341· 

 

 

  
 

 
 

图 2  油茶传粉昆虫双翅目（A）、鳞翅目（B）和膜翅目（C）数量分析 

Fig. 2  Quantitative analysis of dipteran (A), lepidopteran (B) and (C) hymenopteran 
 pollinating insects of Camellia oleifera 
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表 2  双翅目的碱基组成分析 

Table 2  Base composition analysis of Diptera 

碱基组成 Base composition 位置 
Position T（%） C（%） A（%） G（%） A+T（%） G+C（%） 

碱基数 
Base number

1 26.3 14.1 30.1 29.5 56.4 43.9 191.8 

2 43.9 26.5 13.2 16.4 57.1 42.9 191.9 

3 44.6  4.8 49.4  1.1 94.0  5.9 190.8 

Avg 38.3 15.1 30.9 15.7 69.2 30.8 574.4 

Avg：平均值 Average. 表 2-表 7 同。The same for Table 2-Table 7. 

 
表 3  鳞翅目的碱基组成分析 

Table 3  Base composition analysis of Lepidoptera 

碱基组成 Base composition 位置 

Position T（%） C（%） A（%） G（%） A+T（%） G+C（%） 

碱基数 

Base number

1 28.5 14.8 31.1 25.6 59.6 40.4 223.1 

2 43.3 24.8 15.4 16.5 58.7 41.3 223.3 

3 48.5 6.3 43.7 1.4 92.2 7.7 223.3 

Avg 40.1 15.3 30.1 14.5 70.2 29.8 669.6 

 
表 4  膜翅目的碱基组成分析 

Table 4  Base composition analysis of Hymenoptera 

碱基组成 Base composition 位置 
Position T（%） C（%） A（%） G（%） A+T（%） G+C（%） 

碱基数 
Base number

1 39.4 19.7 24.3 16.5 63.7 36.2 205.4 

2 41.9 12.8 39.1  6.2 81.0 19.0 211.4 

3 39.6 13.2 34.6 12.6 74.2 25.8 205.0 

Avg 40.3 15.2 32.8 11.7 73.1 26.9 621.9 

 
表 5  双翅目的碱基替换分析 

Table 5  Base substitution analysis of Diptera 

位置 

Position 
ii si sv R TT TC TA TG CC CA CG AA AG GG 总数 Total

1 179 11  2 4.7 45  9  1 1 23 0 0  56 2 55 191.6 

2 190  1  2 0.3 84  0  1 0 50 0 1  25 0 31 191.8 

3 140 14 36 0.4 62 11 34 0  3 2 0  75 3  0 190.6 

Avg 508 26 40 0.6 191 20 36 2 76 2 1 156 6 86 573.9 

ii：不变位点 Identical pairs；si：转换位点 Transitionsal pairs；sv：颠换位点 Transversional pairs；R：转换与颠换位点

的比值 si/sv. 表 6，表 7 同。The same for Table 6 and Table 7. 

 
63.9%（表 7），结果表明碱基替换在不同位点

上存在差异，有一定的偏向性。 

双翅目昆虫的氨基酸使用密码子的编码频

率在 10 以上的有 UUA、AUA、AUU、GCU、

GGA，其中 UUA 最高（23.0）（表 8），鳞翅

目昆虫的氨基酸使用密码子的编码频率在 10 以

上的有 UUU、UUA、AUU、AUA、AAU，其中

AUU 最高（24.4）（表 9），膜翅目氨基酸使用

密码子 UUU 编码频率最高（14.0）（表 10），

说明昆虫 COⅠ序列在表达氨基酸的时候有一定

的选择性。此外，同一氨基酸的同义密码子的相

对使用频率有较大的差异，如双翅目编码 N 的 
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表 6  鳞翅目的碱基替换分析 

Table 6  Base substitution analysis of Lepidoptera 

位置 

Position 
ii si sv R TT TC TA TG CC CA CG AA AG GG 总数 Total

1 206 12 3 4.1 56 10 1 2 28 0 0 68 2 55 221.0 

2 219 2 1 2.3 95 1 0 0 54 1 0 33 0 36 221.1 

3 158 21 42 0.5 80 17 36 1 4 4 0 75 4 0 221.1 

Avg 583 34 45 0.8 231 28 37 3 86 5 0 176 6 91 663.2 

 

表 7  膜翅目的碱基替换分析 

Table 7  Base substitution analysis of Hymenoptera 

位置 

Position 
ii si sv R TT TC TA TG CC CA CG AA AG GG 总数 Total

1 154 19  27 0.7  64 11 13  5 30  5 3 35  8 25 199.7 

2 136 21  49 0.4  59 15 36  4 14  8 1 56  6  7 206.5 

3 135 26  39 0.7  54 18 26  6 14  6 1 49  7 18 199.3 

Avg 425 65 115 0.6 177 44 76 15 58 19 5 140 21 50 605.5 

 
表 8  双翅目密码子使用频率分析 

Table 8  Codon usage frequency analysis of Diptera 

密码子

Codon 

计数 

Count（RSCU）

密码子 

Codon 

计数 

Count（RSCU）

密码子

Codon 

计数 

Count（RSCU）

密码子 

Codon 

计数 

Count（RSCU）

UUU (F) 6.8 (1.42) UCU (S) 4.8 (2.17) UAU (Y) 1.7 (1.36) UGU (C) 0.0 (0.00) 

UUC (F) 2.8 (0.58) UCC (S) 0.2 (0.10) UAC (Y) 0.8 (0.64) UGC (C) 0.0 (0.00) 

UUA (L) 23.0 (4.76) UCA (S) 5.2 (2.37) UAA (*) 0.0 (0.00) UGA (*) 4.0 (3.00) 

UUG (L) 0.1 (0.02) UCG (S) 0.0 (0.00) UAG (*) 0.0 (0.00) UGG (W) 0.0 (0.00) 

CUU (L) 3.4 (0.71) CCU (P) 7.8 (2.83) CAU (H) 2.6 (1.24) CGU (R) 0.2 (0.21) 

CUC (L) 0.1 (0.02) CCC (P) 0.3 (0.12) CAC (H) 1.6 (0.76) CGC (R) 0.0 (0.00) 

CUA (L) 2.3 (0.48) CCA (P) 2.9 (1.05) CAA (Q) 1.0 (2.00) CGA (R) 4.8 (4.53) 

CUG (L) 0.0 (0.00) CCG (P) 0.0 (0.00) CAG (Q) 0.0 (0.00) CGG (R) 0.0 (0.00) 

AUU (I) 17.1 (1.74) ACU (T) 5.8 (1.79) AAU (N) 9.2 (1.91) AGU (S) 3.0 (1.36) 

AUC (I) 0.3 (0.03) ACC (T) 0.1 (0.03) AAC (N) 0.4 (0.09) AGC (S) 0.0 (0.00) 

AUA (I) 12.1 (1.23) ACA (T) 7.0 (2.17) AAA (K) 0.0 (0.00) AGA (R) 1.3 (1.26) 

AUG (M) 1.1 (1.00) ACG (T) 0.0 (0.00) AAG (K) 0.1 (2.00) AGG (R) 0.0 (0.00) 

GUU (V) 5.6 (1.49) GCU (A) 10.0 (2.55) GAU (D) 4.8 (1.59) GGU (G) 2.4 (0.54) 

GUC (V) 0.3 (0.09) GCC (A) 0.9 (0.23) GAC (D) 1.2 (0.41) GGC (G) 0.1 (0.02) 

GUA (V) 9.0 (2.42) GCA (A) 4.8 (1.22) GAA (E) 2.0 (2.00) GGA (G) 14.8 (3.26) 

GUG (V) 0.0 (0.00) GCG (A) 0.0 (0.00) GAG (E) 0.0 (0.00) GGG (G) 0.8 (0.17) 

*：终止密码子 Stop codon；Count：密码子使用频率；RSCU：同义密码子相对使用频率 Relative synonymous codon usage.

表 9 和表 10 同。The same for Table 9 and Table 10. 
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表 9  鳞翅目密码子使用频率分析 

Table 9  Codon usage frequency analysis of Lepidoptera 

密码子
Codon 

计数 

Count（RSCU）
密码子 

Codon 

计数 

Count（RSCU）
密码子
Codon 

计数 

Count（RSCU）
密码子 
Codon 

计数 

Count（RSCU）

UUU (F) 14 4 (1.74) UCU (S) 6.6 (2.50) UAU (Y) 3.0 (1.50) UGU (C) 0.0 (0.00) 

UUC (F) 2.1 (0.26) UCC (S) 1.1 (0.43) UAC (Y) 1.0 (0.50) UGC (C) 0.0 (0.00) 

UUA (L) 22.5 (4.24) UCA (S) 6.5 (2.46) UAA (*) 0.0 (0.00) UGA (*) 5.6 (3.00) 

UUG (L) 0.6 (0.12) UCG (S) 0.0 (0.00) UAG (*) 0.0 (0.00) UGG (W) 0.0 (0.00) 

CUU (L) 6.1 (1.15) CCU (P) 5.6 (1.76) CAU (H) 4.0 (1.83) CGU (R) 0.4 (0.32) 

CUC (L) 0.4 (0.07) CCC (P) 2.6 0.82) CAC (H) 0.4 (0.17) CGC (R) 0.0 (0.00) 

CUA (L) 2.0 (0.38) CCA (P) 4.1 (1.29) CAA (Q) 3.0 (2.00) CGA (R) 3.6 (3.11) 

CUG (L) 0.3 (0.05) CCG (P) 0.4 (0.12) CAG (Q) 0.0 (0.00) CGG (R) 0.0 (0.00) 

AUU (I) 24.4 (1.90) ACU (T) 6.5 (1.91) AAU (N) 11.6 (1.86) AGU (S) 1.6 (0.61) 

AUC (I) 1.4 (0.11) ACC (T) 0.8 (0.22) AAC (N) 0.9 (0.14) AGC (S) 0.0 (0.00) 

AUA (I) 12.8 (0.99) ACA (T) 6.0 (1.76) AAA (K) 0.0 (0.00) AGA (R) 3.0 (2.57) 

AUG (M) 0.3 (1.00) ACG (T) 0.4 (0.11) AAG (K) 0.0 (0.00) AGG (R) 0.0 (0.00) 

GUU (V) 4.5 (1.89) GCU (A) 8.4 (2.27) GAU (D) 7.4 (1.76) GGU (G) 3.9 (0.69) 

GUC (V) 0.3 (0.11) GCC (A) 2.1 (0.58) GAC (D) 1.0 (0.24) GGC (G) 0.1 (0.023) 

GUA (V) 4.3 (1.79) GCA (A) 4.1 (1.12) GAA (E) 1.6 (1.63) GGA (G) 18.1 (3.24) 

GUG (V) 0.5 (0.21) GCG (A) 0.1 (0.03) GAG (E) 0.4 (0.38) GGG (G) 0.3 (0.04) 
 

表 10  膜翅目密码子使用频率分析 

Table 10  Codon usage frequency analysis of Hymenoptera 

密码子 
Codon 

计数 

Count（RSCU）
密码子 
Codon 

计数 

Count（RSCU）
密码子
Codon 

计数 

Count（RSCU）
密码子 
Codon 

计数 

Count（RSCU）

UUU (F) 14.0 (1.42) UCU (S) 2.3 (1.48) UAU (Y) 9.7 (1.42) UGU (C) 0.4 (1.05) 

UUC (F) 5.8 (0.58) UCC (S) 1.9 (1.18) UAC (Y) 3.9 (0.58) UGC (C) 0.3 (0.95) 

UUA (L) 10.8 (2.11) UCA (S) 4.1 (2.59) UAA (*) 9.1 (1.68) UGA (*) 2.0 (0.36) 

UUG (L) 5.2 (1.02) UCG (S) 0.5 (0.31) UAG (*) 5.2 (0.96) UGG (W) 0.4 (1.00) 

CUU (L) 5.7 (1.11) CCU (P) 2.4 (1.43) CAU (H) 6.9 (1.42) CGU (R) 0.1 (0.67) 

CUC (L) 3.0 (0.58) CCC (P) 1.2 (0.71) CAC (H) 2.8 (0.58) CGC (R) 0.0 (0.00) 

CUA (L) 3.0 (0.59) CCA (P) 2.9 (1.66) CAA (Q) 5.3 (1.21) CGA (R) 0.1 (0.67) 

CUG (L) 3.0 (0.58) CCG (P) 0.3 (0.19) CAG (Q) 3.5 (0.79) CGG (R) 0.0 (0.22) 

AUU (I) 14.1 (1.61) ACU (T) 2.7 (1.64) AAU (N) 6.3 (1.73) AGU (S) 0.6 (0.35) 

AUC (I) 3.0 (0.35) ACC (T) 0.7 (0.44) AAC (N) 1.0 (0.27) AGC (S) 0.1 (0.09) 

AUA (I) 9.1 (1.05) ACA (T) 3.1 (1.89) AAA (K) 4.0 (1.64) AGA (R) 0.7 (4.22) 

AUG (M) 0.6 (1.00) ACG (T) 0.0 (0.02) AAG (K) 0.9 (0.36) AGG (R) 0.0 (0.22) 

GUU (V) 2.6 (1.71) GCU (A) 1.2 (2.16) GAU (D) 6.9 (1.62) GGU (G) 1.9 (1.03) 

GUC (V) 0.4 (0.30) GCC (A) 0.2 (0.39) GAC (D) 1.6 (0.38) GGC (G) 0.3 (0.14) 

GUA (V) 2.3 (1.57) GCA (A) 0.7 (1.31) GAA (E) 5.9 (1.33) GGA (G) 4.4 (2.43) 

GUG (V) 0.6 (0.42) GCG (A) 0.1 (0.13) GAG (E) 3.0 (0.67) GGG (G) 0.7 (0.39) 
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两种同义密码子 AAU 和 AAC 的 Count（Relative 

synonymous codon usage，RSCU）分别为 9.2

（1.91）和 0.4（0.09）。从密码子使用频率整

体来看，密码子的使用频率与第三位碱基可能

存在一定关系，若其是 G 或 C，此密码子的使

用频率比其他同义密码子使用频率低；反之则

偏高。 

2.3  武汉市油茶林蜜源植物调查分析 

如表 11 所示，武汉市油茶林蜜源植物共统

计有 58 种，隶属 28 科 46 属。其中，蜜源植物

的科主要为菊科 Asteraceae12 种、蔷薇科

Rosaceae 6 种、唇形科 Labiatae 3 种、大戟科

Euphorbiaceae 3 种、报春花科 Primulaceae 3 种和

蓼科 Polygonaceae 3 种。武汉市油茶林的蜜源植

物中单种科占比大，如楝科 Meliaceae、车前科

Plantaginaceae、紫草科 Boraginaceae 和茜草科

Rubiaceae 等。整体而言，菊科和蔷薇科等优势

植物是当前油茶林下主要蜜源，应优先保护其生

境，避免过度清理林下植被，同时可在林缘、林

窗及作业道两侧人工补种这些科的优质蜜源植

物（如野菊花、鬼针草等），增强蜜源植物的时

间连续性，促进油茶林传粉昆虫的扩繁。 

 
表 11  武汉地区油茶林蜜源植物种类调查 

Table 11  Investigation of nectar plant species in Camellia oleifera forests in Wuhan area 

科 Family 属 Genus 种名 Species 

楝科 Meliaceae 楝属 Melia 楝 Melia azedarach 

山矾科 Symplocaceae 山矾属 Symplocos 白檀 Symplocos tanakana 

车前科 Plantaginaceae 车前属 Plantago 平车前 Plantago depressa 

菊科 Asteraceae 苦荬菜属 Ixeris 中华苦荬菜 Ixeris chinensis 

 假还阳参属 Crepidiastrum 尖裂假还阳参 Crepidiastrum sonchifolium 

 苦苣菜属 Sonchus 苦苣菜 Sonchus oleraceus 

 菊属 Chrysanthemum 野菊 Chrysanthemum indicum 

 鬼针草属 Bidens 鬼针草 Bidens pilosa 

 飞蓬属 Erigeron 加勒比飞蓬 Erigeron karvinskianus 

  一年蓬 Erigeron annuus 

 黄鹌菜属 Youngia 黄鹌菜 Youngia japonica 

 金鸡菊属 Coreopsis 剑叶金鸡菊 Coreopsis lanceolata 

  大花金鸡菊 Coreopsis grandiflora 

 泥胡菜属 Hemistepta 泥胡菜 Hemistepta lyrata 

 鼠曲草属 Pseudognaphalium 鼠曲草 Pseudognaphalium affine 

蔷薇科 Rosaceae 委陵菜属 Potentilla 翻白草 Potentilla discolor 

 蔷薇属 Rosa 小果蔷薇 Rosa cymosa 

  软条七蔷薇 Rosa henryi 

  野蔷薇 Rosa multiflora 

  金樱子 Rosa laevigata 

 悬钩子属 Rubus 茅莓 Rubus parvifolius 

唇形科 Labiatae 夏枯草属 Prunella 夏枯草 Prunella vulgaris 

 黄芩属 Scutellaria 半枝莲 Scutellaria barbata 

 鼠尾草属 Salvia 荔枝草 Salvia plebeia 
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续表 11 (Table 11 continued) 

科 Family 属 Genus 种名 Species 

豆科 Fabaceae 木蓝属 Indigofera 木蓝 Indigofera tinctoria 

 苜蓿属 Medicago 天蓝苜蓿 Medicago lupulina 

通泉草科 Mazaceae 通泉草属 Mazus 弹刀子菜 Mazus stachydifolius 

大戟科 Euphorbiaceae 野桐属 Mallotus 白背叶 Mallotus apelta 

 大戟属 Euohorbia 泽漆 Euohorbia helioscopia 

 乌桕属 Sapium 乌桕 Sapium sebiferum 

牻牛儿苗科 Geraniaceae 老鹳草属 Geranium 老鹳草 Geranium wilfordii 

紫草科 Boraginaceae 斑种草属 Bothriospermum 柔弱斑种草 Bothriospermum zeylanicum 

十字花科 Brassicaceae 独行菜属 Lepidium 北美独行菜 Lepidium virginicum 

 二行芥属 Diplotaxis 芝麻菜二行芥 Diplotaxis erucoides 

报春花科 Primulaceae 珍珠菜属 Lysimachia 泽珍珠菜 Lysimachia candida 

  星宿菜 Lysimachia fortunei 

  临时救 Lrsimachia corgestiflora 

禾本科 Poaceae 白茅属 Imperata 白茅 Imperata cylindrica 

 雀麦属 Bromus 扁穗雀麦 Bromus catharticus 

忍冬科 Caprifoliaceae 忍冬属 Lonicera 忍冬 Lonicera japonica 

酢浆草科 Oxalidaceae 酢浆草属 Oxalis 酢浆草 Oxalis corniculata 

伞形科 Apiaceae 窃衣属 Torilis 小窃衣 Torilis japonica 

  窃衣 Torilis scabra 

漆树科 Anacardiaceae 盐麸木属 Rhus 盐麸木 Rhus chinensis 

蓼科 Polygonaceae 蓼属 Persicaria 酸模叶蓼 Persicaria lapathifolia 

  春蓼 Persicaria maculosa 

  扛板归 Persicaria pertolata 

马鞭草科 Verbenaceae 马鞭草属 Verbena 马鞭草 Verbena officinalis 

山矾科 Symplocaceae 山矾属 Symplocos 白檀 Symplocos paniculata 

玄参科 Scrophulariaceae 婆婆納属 Veronica 婆婆納 Veronica polita 

茜草科 Rubiaceae 栀子属 Gardenia 栀子 Gardenia iasminoides 

葡萄科 Vitaceae 乌蔹莓属 Causonis 乌蔹莓 Causonis japonica 

商陆科 Phytolaccaceae 商陆属 Phrtolacca 垂序商陆 Phvtolacca americana 

灯芯草科 Juncaceae 灯芯草属 Juncus 灯芯草 Juncus effusus 

茄科 Solanaceae 茄属 Solanum 龙葵 Solanum nigrum 

百合科 Liliaceae 葱属 Allium 薤白 Alium macrostemon 

  苎麻 Alium macrostemon 

 

3  讨论 

我国的食用植物油原料大多来自大豆，每年

需进口大豆 5 000 万吨以上，但我国基本农田面

积有限，大面积种植大豆等会影响粮食安全，故

需要发展生产能够在丘陵地区种植的木本油料
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作物如油茶（王荣森等，2020）。油茶作为我国

南方地区重要木本食用油料树种之一，其大面积

种植对于降低我国食用植物油原料进口依存度

和维护我国粮油安全具有重要意义（王瑞和陈永

忠，2015）。但油茶的自交不亲和性，使其在自

然条件下座果率较低，“千花一果”的问题严重

制约着油茶产业的发展，故其需要虫媒授粉。传

粉昆虫主要通过嗅觉感受器识别油茶花挥发物

定位油茶，从而进行授粉，故进行油茶传粉昆虫

的资源调查对油茶增产具有重要经济意义。传粉

昆虫传统的分类工作主要是根据物种的外形特

征进行的，对不同发育阶段或特定性别的昆虫个

体很难做到有效鉴别，还会忽略许多隐存种，耗

费大量时间精力，传统分类学无法准确鉴定，常

发生错定或漏定的情况。故本次资源调查结合

DNA 条形码技术来建立一个准确、高效的体系，

从而对油茶传粉昆虫进行鉴别分类。 

通过 GenBank 数据库对所测得的 COⅠ序列

进行比对，同时结合形态学分类特征对物种进行

识别，经鉴定武汉地区油茶林传粉昆虫主要隶属

于 4 目膜翅目、双翅目、鞘翅目、鳞翅目）17

科 31 属 46 种。其中，膜翅目与双翅目类群在物

种数和个体数上均具有明显优势，数量占优势的

油茶传粉昆虫主要有细黄胡蜂、墨胸胡蜂、西方

蜜蜂和羽芒宽盾食蚜蝇。相较于其他地区的油茶

传粉昆虫资源的调查，武汉地区油茶地蜂、大分

舌蜂数量较少，如广西桂林油茶传粉昆虫的调查

显示，广西常见的传粉种类明显集中于蜜蜂科、

胡蜂科和食蚜蝇科，数量最占优势的是油茶地

蜂、墨胸胡蜂和羽芒宽盾食蚜蝇（罗辑等，2014）；

福建省油茶传粉昆虫调查研究发现，数量占优势

的是大分舌蜂及胡蜂科（何学友等，2010）。因

此，引进油茶专一性传粉蜂类，包括油茶地蜂、

大分舌蜂等的迁地引放和生态多样保护等，并通

过营造适宜的筑巢地及减少人为干扰，促进其种

群的快速建立与扩繁，加快提升武汉市新造油茶

林的授粉效率和座果率（黄敦元等，2014；王怡

等，2022）。此外，将植保无人机应用于油茶授

粉过程，也具有提高座果率、授粉均匀、高效、

不受地形和时间限制、节省成本、减少病虫害传

播等优点（羊坚等，2021），因此，建议未来武

汉市油茶林授粉管理应摒弃单一的技术依赖思

维，采取以“引蜂保蜂生态授粉”为主、以“无

人机液态授粉”为辅的互补型协同授粉策略，通

过在新造油茶林初期积极开展植保无人机的适

时辅助授粉以保障产量基数，同时同步推进油茶

专性传粉蜂类的生境恢复与繁育，形成短期技术

保障与长期生态支撑的协同效应。 

此外，不同物种的种间和种内遗传距离是物

种鉴定的重要判别标准，当种间最小变异超过种

内最大变异时，可以有效区分物种。本研究通过

提取采集到的传粉昆虫个体的总 DNA，选用 

COⅠ基因作为 DNA 条形码标记进行 PCR 扩增，

引物为通用引物，成功获得 COⅠ序列。将测序

结果在 GeneBank 数据库中进行 Blast，根据相似

度进一步确定蜂类个体物种种类。再进行多序列

比对，筛选符合昆虫的线粒体序列组成特征的结

果，进一步构建系统树。最终结合形态学鉴定结

果，使用短基因序列作为内部标签进行物种快速

精确的鉴别，确定本区域 46 种传粉昆虫的 DNA

条形码，明确了该地区的传粉昆虫的种类，且发

现存在丰富的遗传差异，亦为生物多样性的研究

提供了快速鉴别的生物数据库（戴漂漂等，

2015）。 

传粉者与开花植物之间，是一种长期的双向

选择进化，开花植物的多样性往往与传粉昆虫的

多样性呈正相关，更丰富的开花植物能为传粉昆

虫提供更多样和稳定的食物来源，同时也需要更

多地传粉者协助授粉完成有性繁殖（代文魁等，

2023）。不同植物的花的气味、花形、花色、花

蜜与花粉的成分和浓度、植物非花器挥发性物质

等不尽相同，也会影响对传粉昆虫的吸引，例如

任炳忠等（2012）在研究传粉昆虫和蜜源植物的

关系中发现，分舌蜂科 Colletidae 昆虫个体均较

小，偏爱访问菊科植物，但也访问蔷薇科和伞形

科植物。在对武汉市蜜源植物进行调查发现，菊

科植物占主要优势，大分舌蜂作为油茶主要的传

粉昆虫，对于提高油茶的产量具有重要的意义，

因此针对蜜源植物调查结果，武汉市应完善蜜源

植物的布局，着重提高对其的保护。 
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武汉市所属的江汉平原属典型的山地丘陵

地带，具有较为丰富的动植物资源，良好的生态

环境和多样的地质特征为油茶传粉昆虫提供了

较好的繁衍和栖息场所。传粉昆虫与蜜源植物之

间存在着密切的协同进化与互作关系：蜜源植物

为传粉昆虫提供花粉、花蜜等食物资源，而传粉

昆虫则通过访花行为保障蜜源植物的繁殖成功。

本研究表明，武汉市油茶林内蜜源植物种类丰

富，且传粉昆虫多样性较高，二者共同构成了相

对稳定的“蜜源-传粉者”生态网络。因此，保

护好当前传粉昆虫及其赖以生存的蜜源植物生

境，不仅是维持传粉服务功能的基础，也是促进

当地生物多样性整体发展的关键。研究结果为制

定油茶林下蜜源植物保留与扩繁、传粉昆虫栖息

地修复等生态保护措施提供了科学依据，有助于

实现传粉服务与生态安全的协同增效。本研究将

DNA 条形码技术精准应用在油茶传粉昆虫的鉴

定工作中，不仅提高了分类的工作效率，同时也

增加了鉴定的准确性，促进了油茶传粉昆虫资源

的保护与利用，从而提高油茶的授粉率和座果率

实现增产增收，这一技术路径与生态保护理念相

结合，能够为长江中游油茶产区提供可推广的

“传粉昆虫-开花植物”协同调控的综合管理方

案。加快木本油料发展是“十五五”期间国家重

要发展战略之一，有助于在一定程度上解决我国

植物食用油短缺的问题，降低进口依存度，将粮

油安全牢牢掌握在自己手中，对我国乡村油茶产

业振兴也能发挥十分关键的作用。 
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