
研究报告

Research Report

基于 28S rRNA基因序列的中国寄蝇亚科部分种类分子系统发育研究
(双翅目:寄蝇科)
智妍 1,2 李新 1 刘家宇 2 葛振萍 3 赵喆 1,4 张春田 1*

1沈阳师范大学生命科学学院,沈阳, 110034; 2贵州医科大学,贵阳, 110025; 3沈阳职业技术学院,沈阳, 110045; 4中国科学院动物研究所,北
京, 100083
*通讯作者, chuntianzhang@aliyun.com

摘 要 本研究基于中国地区双翅目寄蝇科寄蝇亚科 5族 10属 17种昆虫的 28S rRNA基因序列，分别利
用 PAUP4.0b和MEGA5.05软件的邻接法(NJ)、最大简约法(MP)和最小进化法(ME)，选取追寄蝇亚科的黄足
突额寄蝇 Biomeigenia flava和麻蝇科的红尾拉麻蝇 Ravinia striata为外群，重建寄蝇亚科部分种类的系统发
育树。结果表明：测得的 696 bp寄蝇亚科核苷酸片段，包括 127个变异位点和 52个简约信息位点；不同方法
得到的系统发育树的拓扑结构基本一致。本研究结果部分解决了基于形态学定义的该亚科内族间、属间的系
统发育关系：(1)支持寄蝇亚科、寄蝇族分别为一个单系群；(2)支持形态分类的将诺寄蝇属 Nowickia Wachtl
并入寄蝇属 Tachina Meigen并作为后者的一个亚属的结论；(3)同时支持将短须寄蝇族 Linnaemyini并入埃内
寄蝇族 Ernestiini。
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Abstract In this study, we used Neighbor-joining (NJ), Maximum-parsimony (MP) and Minimum-evolution (ME)
methods of PAUP4.0b and MEGA5.05 softwares, respectively selecting Biomeigenia flava in subfamily Exoristinae
and Ravinia striata in family Sarcophagidae as out-groups, re-establishing different kinds of phylogenetic trees for
Tachininae. This research was based on 28S rRNA gene sequences of 17 species (Diptera: Tachinidae: Tachininae)
which were in 10 genera, 5 tribes in China. The results showed that the 696 bp nucleotide fragments of the
subfamily included 127 mutation sites and 52 simple information sites, and the topological structures of phylog-
enetic trees which were gotten by adopting various methods were basically coincide. The results partially solved
the relationships of main tribes and genera of Tachininae defined by morphology, proved that Tachininae and
Tachinini could respectively belong to one monophyletic group, supported that Nowickia Wachtl should be fallen
under Tachina Meigen as its subgenus, and also provided evidence on a molecular level for combining Linnae-
myini and Ernestiini into one tribe.
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寄蝇亚科(Tachininae)隶属于昆虫纲(Insecta)双
翅目(Diptera)寄蝇科(Tachinidae)，是该科四个亚科中

较大的一个亚科，世界性分布(除南极洲) (Herting and
Dely-Draskovits, 1993)，世界已知 46个族，约两千个
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图 1寄蝇亚科昆虫基于 28S rRNA基因序列的饱和性分析散点
Figure 1 The substitution saturation analysis of Tachininae based
on 28S rRNA gene sequences

已描述种，占寄蝇科总数的 25% (Guimar觔es, 1971;
Crosskey, 1976; Cantrell and Crosskey, 1989; Herting
and Dely-Draskovits, 1993; O'Hara and Wood, 2004;
O'Hara and Cerretti, 2016)，其中我国已知 17族 66属
(O'Hara et al., 2009)。
寄蝇亚科幼虫多寄生于节肢动物门昆虫纲、多
足纲、蛛形纲的蝎目和蜘蛛目，其中主要寄生于鳞翅
目昆虫的幼虫，是其重要的天敌昆虫(赵建铭等, 2001)。
在寄蝇科昆虫的形态分类发展史中许多学者

做了大量订正研究工作(Guimar觔es, 1971; Crosskey,
1976; Cantrell and Crosskey, 1989; Herting and De-
ly-Draskovits, 1993; O'Hara and Wood, 2004)，寄蝇科
系统发育关系的单系性也已经得到确定(Cerretti et al.,
2014)。寄蝇亚科昆虫的大多数种类体表密被鬃毛，在
形态上没有明显且特有的鉴别特征(Cantrell and Cro-
sskey, 1989)，加之趋同进化等原因，大部分种类在形
态特征方面难以与追寄蝇亚科的部分种类区分，该

亚科中种上阶元的亲缘关系仍然很不明确，许多族

或属需要重新确定其分类地位，甚至部分属的归类

问题仍然很难确定(Stireman et al., 2006)。
因此，有必要采取多种研究手段和方法对寄蝇

亚科高级分类阶元进行系统研究。28S rRNA基因位
于真核生物染色体上，编码核糖体大亚基，由于其在

进化过程中比较保守，可作为较好的分子标记之一

应用于生物高级阶元系统发育研究(刘殿锋和蒋国
芳 , 2005)，Stireman (2002)应用 28S rRNA 和 EF-1α
两个基因对寄蝇科中最大的亚科———追寄蝇亚科的
系统发育关系进行了研究。由于其重要的生物学功
能，28S rRNA基因已成为生物高级阶元系统发育研
究中重要的分子标记(刘殿锋和蒋国芳, 2005)。
本研究基于 28S rRNA基因序列，分别应用 PA-

UP4.0b 和 MEGA 5.05 (Tamura et al., 2011)软件，根
据邻接法(NJ)、最小进化法(ME)和最大简约法(MP)，
以黄足突额寄蝇 Biomeigenia flava 和红尾拉麻蝇
Ravinia striata为外群，构建寄蝇亚科 5族 10属 17种
昆虫的系统发育树，分析它们之间的系统发育关系。

1结果与分析

1.1序列组成及碱基替换饱和性分析

利用 CLUSTAL X 进行序列对准，比对 28S
rRNA基因序列长为 696 bp，19种昆虫 28S rRNA基
因均存在明显的 A+T含量偏向性，A+T平均含量达
到 69.0% (A=33.8%, C=17.7%, T=36.1%, G=12.4%)，

密码子第一位点的含量最低，只有 66.2%，密码子第
三位点 A+T平均含量最高，达到 74.1%。在所研究的
全部样品材料中，碱基序列包括保守位点：569个(占
81.2%)，变异位点：127个(占 18.2%)，简约信息位点：
52个(占 7.5%)和单个碱基变化位点：75个(占7.5%)。
对于内群序列，保守位点：540个，变异位点：119个，
简约信息位点：45个，单个碱基变化位点：74个。A、
C、T、G 四种碱基平均含量分别为 33.8%、17.7%、
36.2%、12.4% (表 1)。
以 17种昆虫两两之间遗传距离为横坐标，转换

(TS)和颠换(TV)数目为纵坐标，预测碱基替换饱和度
(图 1)。TS、TV与遗传距离之间有很好的线性关系，
二者均未达到饱和。

1.2寄蝇亚科部分种类系统发育关系分析

分别通过 PAUP4.0b和 MEGA5.05软件的邻接
法(NJ)、最大简约法(MP)和最小进化法(ME)构建寄
蝇亚科 5族 10属的系统发育树(图 2;图 3;图 4;图 5)，
四个拓扑结构整体上相似，明显分为两大分支：寄蝇

族 Tachinini、毛瓣寄蝇族 Nemoraeini、莱寄蝇族 Les-
kiini构成一主要分支，埃内寄蝇族 Ernestiini 和短
须寄蝇族 Linnaemyini构成另一分支，MP (图 2)、NJ
(图 3)和ME (图 5)树的自展检验值均超过 50%，可信
度较高，两大分支互为姐妹群，共同构成寄蝇亚科。
第一分支中寄蝇族 Tachinini与毛瓣寄蝇族 Ne-

moraeini互为姐妹群，二者再与莱寄蝇族 Leskiini共
同组成系统发育树中的基部分支；在寄蝇族中，长须

寄蝇属 Peleteria 与寄蝇属 Tachina，诺寄蝇属 Now-
ickia 和密克寄蝇属 Mikia 构成的分支互为姐妹群
(图2;图 3;图 4)，但是在ME树中(图 5)，密克寄蝇属
Mikia与长须寄蝇属 Peleteria首先构成一分支，与寄
蝇属 Tachina和诺寄蝇属 Nowickia构成的分支互为
姐妹群。
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表 1寄蝇亚科昆虫 28S rRNA基因序列组成
Table 1 28S rRNA gene sequence composition of Tachininae

全数据组(含外群)
Total sequences (Tachininae+outgroup)
全数据组

Total sequences
第一位点

First codon
第二位点

Second codon
第三位点

Third codon

长度(bp)
Length (bp)
696

696

232

232

232

C

569

540

167

221

220

V

127

119

58

33

71

Pi

52

45

22

24

61

S

75

74

35

9

10

T

36.1

36.2

33.1

35.8

39.6

C

17.7

17.7

20.4

18.4

14.2

A

33.8

33.8

33.1

33.8

34.5

G

12.4

12.4

13.4

12.0

11.7

A+T

69.9

67.0

66.2

69.6

74.1

注: C:恒定位点; V:变异位点; Pi:简约信息位点; S:单个碱基变化位点
Note: C: Conserved sites; V: Variable sites; Pi: Parsimony informative; S: Singleton sites

图 2通过 PAUP4.0b获得的寄蝇亚科部分种类系统发育MP树
注:数字代表自展检验值; A:外群; B:莱寄蝇族; C:毛瓣寄蝇
族; D:寄蝇族; E:埃内寄蝇族; F:短须寄蝇族; G:埃内寄蝇族;
H:短须寄蝇族
Figure 2 The maximum-parsimony (MP) tree of partial species of
Tachininae obtained by PAUP4.0b
Note: The numbers indicate the bootstrap percentage; A: Out-
group; B: Leskiini; C: Nemoraeiini; D: Tachinini; E: Ernestiini;
F: Linnaemyini; G: Ernestiini; H: Linnaemyini

图 3通过MEGA5.05获得的寄蝇亚科部分种类系统发育NJ树
注:数字代表自展检验值; A:寄蝇族; B:毛瓣寄蝇族; C:莱寄
蝇族; D:短须寄蝇族; E:埃内寄蝇族; F:短须寄蝇族; G:外群
Figure 3 The neighbor-joining (NJ) tree of partial species of Ta-
chininae obtained by MEGA5.05
Note: The numbers indicate the bootstrap percentage; A: Tachini-
ni; B: Nemoraeiini; C: Leskiini; D: Linnaemyini; E: Ernestiini; F:
Linnaemyini; G: Outgroup

第二分支由埃内寄蝇族 Ernestiini 的亮寄蝇属
Gymuochaeta、埃内寄蝇属 Ernestia和短须寄蝇族 Li-
nnaemyini的短须寄蝇属 Linnaemya和 Lyphosia聚为
一簇，并且自展检验值高。

2讨论

作为一种分子标记，28S rRNA基因可以很好的

解决昆虫较高级分类阶元的系统发育关系，已逐渐

成为昆虫分子系统学研究中应用最为广泛的基因之

一。本研究测定了寄蝇亚科部分种类基因序列，评估
了序列数据的系统发育信号，结果显示基于 28S
rRNA基因所测定的序列片段具有较强的系统发育
信息，从而能够为寄蝇亚科系统发育关系的确定提

供理论依据。

基于 28S rRNA基因序列的中国寄蝇亚科部分种类分子系统发育研究(双翅目:寄蝇科)
Molecular Phylogenetic Analysis of Some Tachininae Species (Diptera: Tachinidae) from China Based on 28S rRNA 2001
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图 4通过MEGA5.05获得的寄蝇亚科部分种类系统发育MP树
注:数字代表自展检验值; A:寄蝇族; B:毛瓣寄蝇族; C:莱寄
蝇族; D:短须寄蝇族; E:埃内寄蝇族; F:短须寄蝇族; G:外群
Figure 4 The maximum-parsimony (MP) tree of partial species of
Tachininae obtained by MEGA5.05
Note: The numbers indicate the bootstrap percentage; A: Tachini-
ni; B: Nemoraeiini; C: Leskiini; D: Linnaemyini; E: Ernestiini; F:
Linnaemyini; G: Outgroup

图 5通过MEGA5.05获得的寄蝇亚科部分种类系统发育ME树
注:数字代表自展检验值; A:寄蝇族; B:毛瓣寄蝇族; C:莱寄
蝇族; D:短须寄蝇族; E:埃内寄蝇族; F:短须寄蝇族; G:外群
Figure 5 The minimum-evolution (ME) tree of partial species of
Tachininae obtained by MEGA5.05
Note: The numbers indicate the bootstrap percentage; A: Tachini-
ni; B: Nemoraeiini; C: Leskiini; D: Linnaemyini; E: Ernestiini; F:
Linnaemyini; G: Outgroup

寄蝇亚科由于形态特征多样，如体型从几毫米

至几厘米、体表粉被和色斑多、鬃毛排列方式不一等
等，加之其多种寄生和产卵方式以及广泛的寄主类

群，很多学者对该亚科的认识并不一致，并且对该亚

科的单系性有所怀疑(Stireman et al., 2006)。本研究
通过分子数据分析，支持了寄蝇亚科可能为一个单

系。但是寄蝇亚科中的的很多族并没有被包含在研
究中，因此该亚科的种上分类阶元的系统发育关系

仍不十分明确，尚需进一步的深入研究。
在形态学上，后足基节具一根或多根后背鬃(Ts-

chorsnig and Richter, 1998)，第九腹板与基阳体连接
处具长突起，腹部第七背板腹面具明显突起(Tscho-
rsnig, 1985)等共同衍征支持了寄蝇族为一个单系群。
本研究中，分子数据提供的信息很好地证明了这点。
寄蝇属 Tachina Meigen和诺寄蝇属 Nowickia Wachtl
的外部形态特征十分相似，二者的主要区分特征仅

为跗节的颜色(前者节为黄色,后者为黑色) (Crosskey,
1976; Herting, 1984)等，并且二者均寄生于鳞翅目灯
蛾科昆虫(Arnaud, 1978; Shima, 1999)。O'Hara和Wo-
od (2004)、O'Hara 等 (2009)和 Cerretti 等 (2014)通过
对二者进行全面的形态学和生物学研究之后，降低

了诺寄蝇属 Nowickia的分类地位，使其成为寄蝇属
Tachina的一个亚属。本研究中的分析结果同样也从
分子水平上支持了将诺寄蝇属归入寄蝇属作为其亚

属的结论，证明二者有着较近的亲缘关系。
研究结果表明了寄蝇亚科部分类群的系统发育

关系。其中，在第一个聚簇群中(寄蝇族 Tachinini+毛
瓣寄蝇族 Nemoraeini)与莱寄蝇族 Leskiini构成姊妹
群的关系，毛瓣寄蝇族 Nemoraeini 的毛瓣寄蝇属
Nemoraea 和莱寄蝇族 Leskiini 的阿特寄蝇属 Aty-
lostoma位于发育树的基部，而寄蝇族 Tachinini则为
较为进化的类群。但是，该聚簇群中密克寄蝇属Mikia
的分类位置尚无法确定，推测与寄蝇属 Tachina的亲
缘关系较近。该分支在各种方法构建的系统发育树
中自展支持率较高，其单系性较为可信。
一般来说，肩胛基鬃的排列方式和下颚须的长

短是埃内寄蝇族 Ernestiini与短须寄蝇族 Linnaemyi-
ni的主要鉴别特征(Herting, 1984; Tschorsnig and Ri-
chter, 1998)，这使它们的系统发育关系模糊不清。但
是，二者也有许多共有特征：复眼具毛，下顔缘向前

突出，相似的蛹和三龄幼虫的骨架(Ziegler, 1998)。因
此，O'Hara 和 Wood (2004)、O'Hara 等 (2009)和 Cer-
retti等(2014)将短须寄蝇族 Linnaemyini并入埃内寄
蝇族 Ernestiini。本研究中构建的分子系统发育树的
另一聚簇群中，包括了短须寄蝇族 Linnaemyini 的
Lyphosia 和短须寄蝇属 Linnaemya 与埃内寄蝇族
Ernestiini 的埃内寄蝇属 Ernestia 和亮寄蝇属 Gym-
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nochaeta，证明了埃内寄蝇族 Ernestiini与短须寄蝇
族 Linnaemyini的亲缘关系，也为上述观点提供了分
子证据。
目前一些学者认为寄蝇亚科可能不是单系群(St-

ireman et al., 2006)，但是在本研究对 5族 10属 17种
的分子数据通过两款软件的三种建树方法得到的系

统发育树的结果中，共同揭示了寄蝇亚科部分类群

的系统发育关系：(寄蝇族 Tachinini+莱寄蝇族 Leski-
ini)+(毛瓣寄蝇族 Nemoraeini)+(短须寄蝇族 Linnae-
myini+埃内寄蝇族 Ernestiini)，据此推测寄蝇亚科可
能是一个单系群。然而，由于所选类群有限、部分分
支支持率不高以及部分属的分类地位尚未明确等原

因，该结论尚需更多研究数据的支持。未来我们将增
加阶元数量、结合多个基因序列并联合形态学特征
进行深入研究，以期得到更加符合自然进化历程的

寄蝇亚科的系统发育关系。
Winkler等(2015)指出大多数系统发育关系难以

解决的原因可能归因于持续、广泛的使用了“传统”
标记(如:线粒体,核糖体和一些核蛋白质编码基因)，
而这些标记通常是不适合解决复杂的、较高级分类
阶元的系统发育问题。他们基于八个基因(18S, 28S,
COI, EF1a, TPI, CAD, LGL, MCS, MAC)，以相关的
狂蝇总科种类为外群，重建了寄蝇科中一组具代表

性的分类单元之间系统发育。结果表明，少量精心挑
选的编码核蛋白质基因可以成功地解决较困难的系

统发育问题。Misof等(2014)从转录组 1 478个编码
蛋白质基因推断昆虫的系统发育。对核苷酸和氨基
酸序列，特定位点的氨基酸或者特定区域的核苷酸

替代模型进行系统发育分析，得出了统计学上稳定

且一致的结果，解决了之前具有争议的系统发育关

系。其结果明确了昆虫的起源始于早奥陶纪(~4.79亿
年前)，昆虫飞行起源于早泥盆纪(~406亿年前)等等。
这些系统发生研究为未来昆虫间进化创新的比较分

析研究提供了全面可靠的支持，并为在分子系统发

育研究中推断出快速辐射事件提供指导。

3材料与方法

3.1实验样本来源

实验材料涉及寄蝇亚科标本包括共计 5族 10属
17种，以及作为近端外群的追寄蝇亚科 Exoristinae
的黄足突额寄蝇 Biomeigenia flava 和作为远端外群
的麻蝇科 Sarcophagidae的红尾拉麻蝇 Ravinia striata
(表 2)。标本采集后立即用 95%乙醇进行固定，置于

-20℃低温保存备用。标本鉴定以《中国蝇类》(薛万
琦和赵建铭, 1996)，《中国动物志第二十三卷寄蝇科
(一)》(赵建铭等, 2001)，“Manual of Palaearctic Diptera,
Vol.3”(Tschorsnig and Richter, 1998)，“Annotated Ca-
talogue of the Tachinidae of China”(O'Hara et al., 2009)
等文献为依据。

3.2总 DNA提取

样本置于 1.5 mL离心管中，加 500 μL的抽提
液后充分研磨，再分别加入抽提液 500 μL、10%的
SDS 100 μL 和 5 μL 蛋白酶 K，55℃水浴保温 4 h
后，离心 7 min (13 000 r/min)；分别用饱和平衡酚(pH=
8.0):氯仿:异戊醇(25: 24: 1)和氯仿:异戊醇(24: 1)进
行抽提，加入 100 μL 醋酸钠(3 mol/L)及为上清液
2倍体积的冰冷无水乙醇，然后置于 -20℃冰箱中
30 min，进行 DNA沉淀。75%的冰冷乙醇，洗涤已沉
淀的 DNA；DNA干燥后，溶解于适量的双蒸水，短期
保存置于 4℃冷藏，长期保存于 -20℃冷冻(葛振萍
等, 2007)。

3.3 PCR扩增与测序

本研究选用的 28S rRNA基因引物序列分别为：
引物 1：5'-GACTACCCCCTGAATTTAAGCAT-3'；引
物 2：5'-GACTCCTTGGTCCGTGTTTCAAG-3' (Ta-
utz et al., 1988; Kim et al., 2000)。PCR扩增反应体系
为 25 μL，双蒸水 17.25 μL；Buffer 缓冲液(含 Mg2+)
2.5 μL；2 μL dNTP (10 mmol/L)；引物 1和引物 2各
1 μL；Taq酶 0.25 μL；模板 DNA 1 μL (1~10 ng)。PCR
反应程序设置为：预变性(94℃) 5 min；变性(94℃)
30 s，退火(50℃) 30 s，延伸(72℃) 2 min，35个循环之
后再延伸(72℃) 7 min，4℃保存。利用 1%琼脂糖凝胶
电泳对扩增产物进行检测。检测后，将条带显示整齐
明亮的样品委托大连宝生物有限公司进行纯化、测
序，采用正反链双向测序方式，测序仪型号为 ABI
PRISM377XL。

3.4数据处理和系统分析

用 CLUSTAL W，version 1.81 (Thompson et al.,
1994)软件对包括内群和外群在内的所有物种基因序
列进行比对，比对结果保存为 NEXUS格式以备后续
分析使用。利用MEGA 5.05软件分析序列数据的碱
基组成、保守位点、变异位点、简约信息位点、自裔位
点、转换数与颠换数的比值(TS/TV)等，通过邻接法
(NJ)、最小进化法(ME)和最大简约法(MP)等常用建
树方法构建系统发育树，Bootstrap 1 000次检验系统

基于 28S rRNA基因序列的中国寄蝇亚科部分种类分子系统发育研究(双翅目:寄蝇科)
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表 2样品信息及其来源
Table 2 The sample information and sources

科

Family
寄蝇科

Tachinidae

麻蝇科

Sarcophagidae

族

Tribe
寄蝇族

Tachinini

莱寄蝇族

Leskiini
毛瓣寄蝇族

Nemoraeini
埃内寄蝇族

Ernestiini

短须寄蝇族

Linnaemyini

卷蛾寄蝇族

Blondeliini
拉麻蝇族

Raviniini

种

Species
Tachina anguisipennis

Tachina cheni

Tachina breviceps

Tachina iota

Peleteria semiglabra

Peleteria versuta

Peleteria propinqua

Peleteria iavana

Nowickia marklini

Nowickia sp.

Mikia tepens

Atylostoma javana

Nemoraea sapporensis

Ernestia rudis

Gymnochaeta viridis

Lyphosia sp.

Linnaemya comta

Biomeigenia flava

Ravinia striata

采集地

Collected locality in China
本溪,辽宁
Benxi, Liaoning
南岭,广东
Nanling, Guangdong
本溪,辽宁
Benxi, Liaoning
本溪,辽宁
Benxi, Liaoning
鞍山,辽宁
Anshan, Liaoning
满洲里,内蒙古
Manzhouli, Inner Mongolia
沈阳,辽宁
Shenyang, Liaoning
广州,广东
Guangzhou, Guangdong
长白山,吉林
Mts. Changbai, Jilin
图们,吉林
Tumen, Jilin
图们,吉林
Tumen, Jilin
信宜,广东
Xinyi, Guangdong
图们,吉林
Tumen, Jilin
本溪,辽宁
Benxi, Liaoning
本溪,辽宁
Benxi, Liaoning
本溪,辽宁
Benxi, Liaoning
沈阳,辽宁
Shenyang, Liaoning
葫芦岛,辽宁
Huludao, Liaoning
本溪,辽宁
Benxi, Liaoning

采集时间

Collected time
2008-5-2

2004-7-22~2004-7-25

2008-5-1

2004-7-18

2007-5-18

2007-7-27

2008-5-8

2004-2

2004-8-8~2004-8-11

2003-8-25~2003-8-28

2004-8-8~2004-8-11

2004-8-22

2003-7-29

2008-5-30

2008-5-30

2008-5-30

2008-5-8

2008-5-8

2006-7-11

树各分支置信度(Felsenstein, 1985) (表 2)。

3.5外群选择

基于形态分类，麻蝇科与寄蝇科亲缘关系较近，

而追寄蝇亚科与寄蝇亚科亲缘关系较近，因此本研

究中分别选取麻蝇科和追寄蝇亚科各一种作为其远

端外群和近端外群，即：红尾拉麻蝇 Ravinia striata和
黄足突额寄蝇 Biomeigenia flava。

2004
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