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中国甲虫研究七十年* 
聂瑞娥  白  明  杨星科 

（中国科学院动物研究所，动物进化与系统学院重点实验室，北京 100101） 

摘  要  甲虫是世界昆虫种类最丰富的类群，具有重要的经济意义和生态意义。在中华人民共和国建国
70周年之际，作者查阅大量文献，结合自己的经历和体会，对 70年来（1950-今）中国甲虫的研究现状、
存在问题进行总结和分析，并对以后的发展做出展望。根据统计的结果，结合成果的价值和对学科的贡献，

将建国 70年后，中国甲虫的研究分为 3个不同阶段，总结了不同阶段甲虫类群、发表的研究论文、发现
的新种、涉及的作者人次等情况；系统归纳了 70 年来中国甲虫研究所取得的成绩及中国甲虫分子生物学
的研究现状。 
关键词  中国甲虫；70年；研究现状；问题 

Seventy years of Chinese beetle research 

NIE Rui-E  BAI Ming  YANG Xing-Ke 
(Key Laboratory of Zoological Systematics and Evolution, Institute of Zoology, Chinese Academy of Sciences, Beijing 100101, China) 

Abstract  The Coleoptera are the most diverse of all insect orders and have high economic and ecological significance. On 

the occasion of the 70th anniversary of the founding of the Peoples Republic of China, this paper has been reviewed the 

progress, problems and prospects, in Chinese beetle research since 1950 based on a comprehensive literature review and the 

authors’ own experience. Chinese beetle research can be divided into three different stages over the past 70 years. Beetle 

groups, published papers, new species and related authors are summarized. In addition, the achievements of Chinese beetle 

researchers and progress in applying molecular biology to research on Chinese beetles are reviewed. 
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甲虫是鞘翅目 Coleoptera的通称，是世界昆
虫种类最丰富的类群，具有重要的经济意义和生

态意义。目前，已记录 39 余万种。我国甲虫研
究起步较晚，在新中国成立之前，主要由外国人

在研究，从 20世纪 30年代起，我国才有专家开
始进行少数类群的研究。新中国成立以后，党和

国家高度重视基础研究，积极创建各种研究平

台，不断培养各类科技人才，促进科技事业的发

展。在整个科技事业的发展过程中，也进一步促

进了昆虫分类学这个基础研究中的经典学科的

不断发展。在此期间，甲虫的研究也同样经历了 
不断发展的过程。在系统查阅动物学记录的基础

上，作者结合自己的经历和体会，试图对建国

70 年来（1950-今）中国甲虫的研究现状存在问
题进行总结和分析。 

1  中国甲虫研究 70 年所经历的不

同阶段 

对于历史的研究总是仁者见仁智者见智。通

过对 70 年来所研究的甲虫类群、发表的研究论
文、发现的新种、涉及的作者人次等进行了统计，

根据统计的结果，结合成果的价值和对学科的贡

献，我们认为中国甲虫研究 70 年来经历三个不
同发展阶段。 
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1.1  初级阶段（1950-1979） 

从 20世纪 50年代至 60年代，我国甲虫研
究力量非常薄弱。从文献记录上看，新中国成立

后我国学者第一篇研究甲虫的论文是 1951 年蒋
书楠先生对天牛科的研究。他在这篇文章中，发

表了天牛科 6个新种，其中广西 2种：Anoplophora 
alboapicalis Chiang和Cyriocrates depressinotatus 
Chiang；贵州 4种：Cacia (Pericacia) multirustica 
Chiang 、 Mesosa (M.) bipunctata Chiang 、
Pseudaeolesthes mutabiliaureus Chiang 和 Uraecha 
obliquefasciata Chiang。1952年，北京农业大学
黄可训先生对胡经甫先生“中国昆虫名录”金龟

科作了补遗。1954 年，龚韵清、陈世骧二位先
生发表了 2篇中国叶甲科跳甲亚科的 2属 4个新
种。1955年，陈世骧和龚韵清发表了跳甲亚科 1
新种。1956和 1958年，蒲蛰龙先生先后发表了
平唇水龟科 16个新种（新亚种）。1959年，陈
世骧和龚韵清发表了叶甲科萤叶甲亚科 3新种，
谢蕴贞先生发表了拟叩甲科（Languriidae）4 新
种。这 10 年，共发表甲虫研究论文 9 篇，其中
叶甲科 4篇，平唇水龟科 2篇，天牛科、金龟科
和拟叩甲科各 1篇。进入 20世纪 60年代，论文
发表主要集中在 1961-1966 年，先后共有 28 篇
论文，其中叶甲科 11 篇，金龟科 6 篇，象甲科
5篇，瓢虫科和牙甲科各 2篇，天牛科和皮蠹科
各 1篇。从 1967到 1972年 6年间，因为文化大
革命的原因，没有发表论文。 

1973 年，陈世骧和谭娟杰先生发表了关于
化石甲虫的一篇论文，这是文化大革命开始后第

一篇甲虫研究论文。从 1974 年开始，甲虫研究
论文在逐渐增加。1974 年发表论文 4 篇，叶甲
科 2 篇，象甲科和金龟科各 1 篇；1976 年发表
论文 3篇，叶甲科、长角象科（Anthribidae）各
1 篇，化石甲虫 1 篇；1977-1978 年各 1 篇，分
别是叶甲科和象甲科；1979年发表了 5篇论文，
其中金龟科 3篇，瓢虫科 2篇。 
这是新中国成立以来，中国甲虫研究的第一

阶段。它的特点是从事研究的人少，涉及的类群

少，发表的文章少。这 30年间共发表论文 49篇，

包括在叶甲科（18 篇）、金龟科（10 篇）、象甲
科（7篇）、瓢虫科（4篇）、天牛科（2篇）、平
唇水龟科（2篇）、长角象科（2篇）、牙甲科（2
篇）、拟叩甲科（1 篇）和皮蠹科（1 篇）10 个
科中。共发现新种 331个，作者 67人次。 

1.2  发展过渡阶段（1980-1990） 

文革结束以后，经过几年的整顿和建设，一

切恢复正常，专业人员全部到位工作。高考恢复

后第一、二批大学毕业生在 1982 年毕业后参加
到研究队伍中，为分类学队伍注入了新鲜血液。

同时，文革后毕业的研究生逐渐增多，很快成为

主要的研究骨干。所以，这个阶段的特点是研究

队伍在不断壮大、研究类群在逐渐增多、研究成

果在不断加大。1980-1990 年，研究所涉及的类
群有 36 个科，发表论文 137 篇，发现新种 657
个，作者 125 人次。各项指标都比过去 30 年增
长了 2倍多。 

1.3  快速发展阶段（1991-今） 

恢复高考后，20世纪五六十年代的毕业生，
多数进一步获得硕士、博士学位，不少人还具有

国外进修和留学经历，他们奠定了扎实的基础，

积累了丰富经验，成为分类学的中坚力量。他们

已培养了一定数量的研究生，成为分类学的新生

力量。这个时期的特点为模式标本核对率高、定

名标本检视率高、研究论文质量高。他们培养的

研究生多在 21 世纪初投身工作，这批有生力量
基本上都是 60年代末、70年代初的人，他们普
遍知识结构和知识体系比较合理和完善，有较长

时间的国外学习、工作的经历，视野宽，外语好，

对自己研究的类群不仅仅局限在中国境内，而是

更大地域甚至更广范围。他们与国外同行交流、

合作频繁，文献掌握更加全面，模式借阅、研究

更加深入，修订工作成绩显著，研究手段不断创

新，分子系统学研究进展迅速，系统分类学的能

力和水平不断提升，在国际上的影响力和话语权

不断加强。 
在这 20 年左右的发展时期，这两代人的工

作，表现出两个有明显特点的不同阶段。
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1991-2004 年前后，以五六十年代这批研究人员
为主，他们把传统分类工作不断完善，努力实现

资料的完整、鉴别特征的研究与筛选、文献记录

种类的标本获得与研究、新种的发现与描述；

2003-2005 年，新生代逐渐成为研究骨干，他们
注重模式标本的检视，存疑种的研究，隐存种的

甄别，重要类群的修订、系统发育关系的探讨，

分子系统学的应用，研究方法的创新。从 1991
年至今 28 年间，共发表论文 1 072 篇，发现新
种 2 815个，作者 1 623人次，研究类群 72个科。
这个时期的两个阶段正好各为 14 年，第一阶段
发表论文 404篇，发现新种 1 012个，作者 475
人次；第二阶段发表论文 668篇，发现新种 1 803
个，作者 1 148人次。这个时期，由于改革开放
政策的影响，国际合作研究呈现显著特点，一是

一些学者走出去，到国外重要机构、大博物馆进

行短期访问，检视模式标本，研究文献有记载、

但在国内看不到的标本。二是组织国际上著名专

家到中国进行专项野外考察，就某一类群或某一

地区的昆虫进行系统研究，如中国科学院沈阳生

态研究所姬兰柱研究员与奥地利维也纳自然历

史博物馆水生甲虫专家合作（1993-2001），对中
国水生甲虫进行专门研究。先后发现 200多个新
种、中国新记录科和大量的中国新记录种，出版

“中国水生甲虫”（Water beetles of China） 三卷，
该研究大大促进了我国水生甲虫的研究。三是派

青年学者到国外进修、合作研究，有计划地派博

士研究生到国外接受联合培养，既提高了我国的

甲虫分类水平，又培养了高质量的人才。这个时

期，我国甲虫研究可谓是跨越式发展。 

2  中国甲虫研究 70 年所取得的成绩 

我国甲虫研究 70 年来，虽然经历了各种曲
折和不同的发展阶段，但是在大家的不懈努力

下，还是取得了引人注目的成绩。 

2.1  甲虫种类大幅增长 

1937 年，胡经甫先生在“中国昆虫名录”
（Catalogus insectorum sinensium）中记录了鞘翅
目 75 科 6 164 种，这是有史以来对中国鞘翅目

昆虫第一次系统总结（Wu，1937）。2000年，华
立中先生出版了“中国昆虫名单”（List of Chinese 
insects），收集整理了截至 1990年底的中国昆虫
种类，共记录了鞘翅目 149科 3 632属 21 332种，
与胡经甫先生 1937年记录种类相比，增加了 74
科 15 168种，期间相隔了 53年。需要注意的是，
华立中先生记录的科级单元目前多数变为亚科、

族级单元，与现在的分类系统大不相同。我们统

计了 2018年底之前的中国甲虫相关数据（表 1），
结果表明：世界 4亚目 29 820属 186科 390 173
种，我国鞘翅目昆虫已记录 139科 4 666属 35 153
种。我国记录的甲虫种类是世界已知种的 9%。  

各亚目、各科之间类群大小不同，发展也不

平衡。根据统计，我国已记录的甲虫种类所属各

科所占比重结果如图 1所示。目前，我国叶甲总
科（Chrysomeloidea）已记录 7 771 种，占鞘翅
目中国已知种的 22.1%，占多食亚目已知种的
25%；隐翅虫总科（Staphylinoidea）已知 7 093
种，占鞘翅目中国已知种的 20.2%，占多食亚目
已知种的 23%；象甲总科（Curculionoidea）已
知 3 291种，分别占中国已知种的 9.4%，占多食
亚目 11%；叩甲总科（Elateroidea）已知 3 155
种，占中国已知种的 9%，占多食亚目 10%。其
他类群所占比重不超过 10%或更低。 

2.2  模式标本检视率不断提升 

模式标本的检视和研究，是分类研究成果质

量的根本保证。由于新中国成立之前，我国甲虫

分类工作基本上都是外国人在研究，相关模式标

本和大量定名标本保存在国外。新中国成立后，

由于国家百废待兴，经费紧张，很难做到去国外

检视模式标本，分类论文的质量一度受到国际质

疑，研究生的学位论文中出现大量来自于文献记

录种类，几乎没有模式标本的检视和多数定名标

本的研究，事实上主要是对文献的整理，这些确

实是影响到我国分类学的质量和水平。进入 21
世纪，随着我国国力不断增强，由国家经费资助，

通过进修、合作研究、联合培养研究生、专程赴

国外研究模式标本等途径，我国学者研究的各个

类群，都非常关注模式标本的检视和研究。中国 
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表 1  鞘翅目类群基本数据的统计 
Table 1  The basic data statistics on Coleoptera groups 

世界已知属种 Valid genus of the world 中国已知属种 Valid genus of China 科名 
Family 属 Genus 种 Species 属 Genus 种 Species 

Archostemata 14 43 3 7 

Myxophaga 12 109 3 10 

Adephaga 1 769 45 893 362 3 727 

Polyphaga 28 025 344 128 4 298 31 409 

Scirtoidea 57 1 030 11 43 

Hydrophiloidea 552 7 712 107 538 

Staphylinoidea 3 937 62 220 640 7 093 

Scarabaeoidea 2 631 33 509 307 2 939 

Dascilloidea 25 180 7 37 

Buprestoidea 470 14 700 104 1 314 

Byrrhoidea 358 4 176 64 363 

Elateroidea 1 110 24 603 317 3 155 

Derodontoidea 8 126 4 12 

Bostrichoidea 370 4 047 36 220 

Lymexyloidea 10 70 6 11 

Cleroidea 473 10 238 108 438 

Cucujoidea 1 595 21 562 283 1 519 

Tenebrionoidea 3 400 34 719 467 2 665 

Chrysomeloidea10 7 431 63 383 1 068 7 771 

Curculionoidea 5 598 61 853 769 3 291 
合计 Total 29 820 390 173 4 666 35 153 

 

 
 

图 1  中国甲虫亚目和总科统计图 
Fig. 1  The satistics of the suborder and super-family of Chinese beetles 
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科学院动物研究所鞘翅目形态与进化研究组从

2001年起，共培养从事甲虫分类研究生 25名，
其中博士生 21名，19人在学期间，均有一年到
国外专门从事模式标本和在国内看不到的定名

标本的研究。他们的学位论文中模式标本检视率

超过了 70%，定名标本检视率超过了 85%。国内
甲虫学者近十多年发表的学术论文，模式标本检

视率也大幅度提升，研究生学位论文模式标本和

定名标本的检视率也在不断提升，但是发展很不

平衡，大部分还需要进一步加强。 

2.3  修订工作影响力加大 

我国分类学起步晚，专业人员偏少，中国相

关类群分类水平偏低，空白类群较多，所以，很

长时间以来，我们的工作基本上是处于 α分类水
平。随着改革开放，我们与国际的合作日趋加强，

从标本、文献到研究水平确实在快速提升。中国

学者也越来越多的有机会到国外进行合作研究

或检视模式，使一些基础较好的研究类群基本完

成了分类学的任务，使修订工作成为可能。近十

年的研究成果表明，在已发表的论文中，有 20%
多的是系统修订工作。这些工作不断得到国际同

行的关注和认可，具体表现在这些成果不断被引

用和评价。修订工作影响加大的直接结果是，国

外同行主动要求与我国学者合作的案例越来越

多，我国学者由过去只研究中国种类到研究中国

及周边甚至世界的种类，中国学者的国际地位和

影响力也随之不断提升。  

2.4  甲虫分类人才茁壮成长 

从新中国成立以来，我国先后有 26 家单位
为甲虫研究培养了硕士 295人，博士 106人。文
革前，研究生培养制度不完善，体系不健全，研

究生导师少，所以，研究生也很少。目前已知最

早培养的从事甲虫研究的研究生是广东昆虫所

林平先生（从事丽金龟分类研究）（导师：蒲蛰

龙院士）、中国科学院动物研究所黄复生先生（从

事小蠹虫分类研究）（导师：蔡邦华院士）、章有

为先生（从事金龟、葬甲分类研究）（导师：陈

世骧院士）。1977年恢复高考后，研究生培养也

逐渐走向正规，1981 年第一批研究生毕业。从
培养甲虫研究的研究生情况来看，1981-1990年，
培养 17名，此阶段只有 3名博士， 他们是曾红
（中山大学，导师：蒲蛰龙）、任顺祥、虞国跃

（华南农业大学，导师：庞雄飞）；1991-2000
年，培养了 22 名研究生，其中博士 10 名；
2001-2010年，培养研究生 147名，博士 34名；
2011-今，培养研究生 195名，博士 59名。 
在 26个培养单位的研究生分布中（图 2），

可以看到，以中国科学院动物研究所、河北大学、

上海师范大学为最多，均超过了 60 名，达到或
超过 30 名的有 4 家单位：西南大学、华南农业
大学、中山大学和西华师范大学。而博士生培养

以中国科学院动物研究所最多，超过了 50 名，
其次是中山大学、华南农业大学、西南大学和河

北大学。 
这些硕士、博士研究生大部分在毕业后从事

甲虫研究，做到了学以致用。他们中绝大多数都

有国外留学或访问、合作研究的经历，具有较好

的国际视野和专业水平，取得了令人瞩目的研究

成果；有的已经成为领域内重要骨干力量，在学

科发展方向上起着引领作用；有的在学科建设和

不断创新方面，做出了重要贡献。 

2.5  学科基础更加扎实  

70 年来，为了更全面地了解和掌握我国不
同地域甲虫的分布格局及物种多样性的特点，中

国科学院动物研究所及国内各高校及科研单位

都在创造条件，有计划地坚持野外考察工作，70
年新增甲虫标本接近百万号。新种和新记录种不

断被发现，中国甲虫种类增速不断加快，各省区

甲虫区系研究不断深入，中国甲虫研究成果为世

界甲虫研究做出了重要贡献。增长最快的是隐翅

虫科，光新种就增加了 2 933种；其次是步甲科，
增加新种 2 902种，叶甲科增加了 1 256种。我
们对中国大陆、中国台湾和中国香港的甲虫研究

结果进行了统计与比较（表 2），中国台湾甲虫
种类记录 7 448种，占我国已知种的 21.2%，中
国香港地区虽小，但已知甲虫 2 169种，占我国
已知种 6.1%。 



5期 聂瑞娥等: 中国甲虫研究七十年 ·889· 

 

 

 

 
图 2  涉及中国甲虫研究的培养单位及研究生培养统计图 

Fig. 2  The satistics number of the master and doctor students trained from different institutes 
 

表 2  中国大陆、台湾地区、香港鞘翅目科内种数的比较 
Table 2  The species comparison of Coleoptera from the mainland, Taiwan and Hongkang of China 

科 
Family 

中国大陆 
Mainland of 

China 

中国台湾 
Taiwan of  

China 

中国香港 
Honkang of 

China 

科 
Family 

中国大陆
Mainland of 

China 

中国台湾 
Taiwan of 

China 

中国香港
Honkang 
of China 

Acanthocnemidae 1 0 0 Curculionidae 2 243 432 82 
Aderidae 14 5 0 Cybocephalidae 24 0 0 
Agyrtidae 15 0 0 Dascillidae 31 6 0 
Amphizoidae 2 0 0 Dermestidae 129 29 18 
Anthicidae 129 34 4 Derodontidae 8 2 0 
Anthribidae 200 114 10 Discolomatidae 16 6 1 
Apionidae 0 10 0 Disteniidae 31 0 1 
Archeocrypticidae 2 0 0 Dryophthoridae 43 24 17 
Artematopodidae 0 1 0 Dryopidae 20 6 2 
Aspidytidae 1 0 0 Dytiscidae 333 62 39 
Attelabidae 634 35 9 Elateridae 1 434 344 37 
Biphyllidae 5 6 0 Elmidae 99 11 4 
Bolboceratidae 0 7 0 Endomychidae 104 46 7 
Boridae 1 0 0 Erirhinidae 0 2 0 
Bostrichidae 24 35 21 Erotylidae 206 86 6 
Bothrideridae 8 8 2 Eucinetidae 3 1 0 
Brachyceridae 0 1 3 Eucnemidae 22 20 1 
Brachypteridae 3 0 0 Eulichadidae 8 0 3 
Brentidae 171 49 8 Geotrupidae 114 4 3 
Bruchidae 0 12 0 Glaphyridae 30 0 0 
Buprestidae 657 185 29 Gyrinidae 47 5 8 
Byrrhidae 113 12 0 Haliplidae 29 4 4 
Byturidae 6 3 0 Helotidae 25 10 0 
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续表 2（Table 2 continued） 

科 
Family 

中国大陆 
Mainland of 

China 

中国台湾 
Taiwan of  

China 

中国香港 
Honkang of 

China 

科 
Family 

中国大陆
Mainland of 

China 

中国台湾
Taiwan of 

China 

中国香港
Honkang of 

China 
Callirhipidae 11 4 2 Heteroceridae 16 4 5 
Cantharidae 659 180 5 Histeridae 279 104 16 
Carabidae 3 294 502 230 Hybosoridae 17 2 0 
Cerambycidae 3 637 795 264 Hydraenidae 99 21 0 
Ceratocanthidae 0 2 0 Hydrophylidae 252 70 70 
Cerylonidae 9 2 1 Hydroscaphidae 3 0 0 
Chelonariidae 3 1 0 Hygrobiidae 1 0 0 
Chrysomelidae 4 034 721 248 Ischaliidae 0 3 0 
Ciidae 22 7 1 Jacobsoniidae 1 0 0 
Clambidae 0 5 0 Kateretidae 0 4 0 
Cleridae 179 65 29 Lampyridae 120 56 25 
Coccinellidae 720 243 99 Lathridiidae 33 8 7 
Corylophidae 1 4 2 Laemophloeidae 14 8 0 
Colydiidae 0 12 0 Leiodidae 410 101 5 
Cryptophagidae 57 8 1 Limnichidae 19 7 2 
Cucujidae 8 7 5 Lucanidae 266 60 22 
Cupedidae 6 2 1 Lycidae 223 91 6 
Lymexylidae 11 6 1 Rhynchitidae 0 29 3 
Malachiidae 181 46 0 Rhysodidae 5 4 0 
Megalopodidae 59 0 0 Ripiphoridae 18 10 1 
Melandryidae 27 8 0 Salpingidae 8 8 2 
Meloidae 160 14 13 Scarabaeidae 2 452 532 182 
Monommatidae 0 1 0 Scirtidae 35 14 3 
Melyridae 33 0 3 Scraptiidae 20 3 0 
Micromaltidae 0 0 1 Scydmaenidae 0 41 0 
Micropelidae 3 0 0 Silphidae 73 11 4 
Monommidae 2 0 0 Silvanidae 30 31 9 
Monotomidae 7 5 1 Spercheidae 1 0 0 
Mordellidae 154 96 10 Sphaeritidae 4 0 0 
Mycetophagidae 12 3 4 Sphaeriusidae 1 0 0 
Mycteridae 1 2 0 Sphindidae 1 0 0 
Nanophyidae 0 6 2 Staphylinidae 6 486 1 136 423 
Nitidulidae 244 98 17 Stenotrachelidae 3 0 0 
Nosodendridae 3 1 0 Synchroidae 4 1 0 
Noteridae 14 2 8 Synteliidae 3 0 0 
Ochodaeidae 9 6 0 Tenebrionidae 1 885 473 60 
Oedemeridae 115 26 4 Tetratomidae 19 6 0 
Omethidae 2 0 0 Thanerocleridae 5 3 0 
Orsodacnidae 1 0 0 Throscidae 2 0 0 
Passalidae 18 6 1 Torridincolidae 6 0 0 
Passandridae 6 6 0 Trachypachidae 1 0 0 
Phalacridae 14 12 5 Trictenotomidae 6 1 1 
Phengodidae 16 0 0 Trogidae 29 9 5 
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续表 2（Table 2 continued） 

科 
Family 

中国大陆 
Mainland of 

China 

中国台湾 
Taiwan of  

China 

中国香港 
Honkang of 

China 

科 
Family 

中国大陆 
Mainland of 

China 

中国台湾 
Taiwan of 

China 

中国香港 
Honkang of 

China 
Platypodidae 0 0 2 Trogossitidae 17 4 2 
Prionoceridae 22 5 4 Vesperidae 13 0 2 
Propalticidae 0 0 1 Zopheridae 31 2 2 
Prostomidae 3 1 0     
Pselaphidae 14 0 0     
Psephenidae 56 15 6     
Pterogeniidae 1 0 0     
Ptiliidae 10 2 0     
Ptilodactylidae 18 6 0     
Ptinidae 69 21 10     
Pyrochroidae 30 11 0     
Rhagophthalmidae 17 5 3     
Rhipiceridae 6 4 0     

 
在方法创新方面，首先是野外考察的工具在

不断创新，有的甚至已申请专利，使野外标本收

集无论在数量、还是质量方面都有了明显提高；

其次，在研究手段方面，移植成像方法到鞘翅目

形态学上，在此基础上自主研制出内部三维成像

设备，推动内部形态与解剖的发展与应用；自主

研制出表面三维成像设备，表面三维成像技术在

甲虫形态学研究上也得到了有效应用，促进形

态、形状的数字化发展，为高通量获取形态数据

成为可能，为形态数据挖掘提供了保证。同时，

它为推动几何形态学发展奠定了良好的基础，为

分类阶元形态指标的筛选与性状的演化研究提

供了有效手段。 
2014 年，在大家的倡导下，在河北大学任

国栋教授积极推动下，成立了中国昆虫学会甲虫

专业委员会，为甲虫研究提供了理想的交流平

台。甲虫专业委员会自成立以来，两年召开一次

全国学术研讨会，交流最新动态和最新研究进

展，同时，为青年学者和研究生的交流与锻炼提

供了更多的机会，为他们的成长和发展起到了促

进作用。在杨星科研究员的主持和策划下，全国

各甲虫研究单位的同仁积极参与编写“中国甲虫

名录”，名录共 11卷，目前已经出版 2卷，它是
我国学者对中国甲虫的一次系统的修订与总结。

名录的出版，为我国甲虫研究奠定了扎实的基

础，为世界甲虫的研究提供了重要数据和丰富资

料，势必会推动我国甲虫研究的发展。 

3  建国后中国甲虫分子生物学研究

进展 

20世纪 80年代末，随着分子生物学技术的
发展，分子生物学逐渐应用到鞘翅目昆虫研究的

各个领域。陈乃中等（ 1 9 9 7）以花斑皮蠹 
Trogoderma variabile Ballion、谷斑皮蠹 Trogoderma 
granarium Everts、黑毛皮蠹 Attagenus unicolor 
japonicas (Brahm) 和印度谷螟 Plodia interpunctella 
(Hibner )4 种仓储害虫的幼虫为材料，利用
RAPD-PCR技术对 4种幼虫进行快速鉴定，该论
文开创了我国鞘翅目分子生物学的先河。之后，

随着测序技术的发展，我国鞘翅目分子生物学的

研究也逐步得到发展。截至 2019 年 6 月份，我
国学者在国内外期刊上共发表论文 130篇（中文
期刊检索词：分子和鞘翅目，英文期刊检索词：

molecular和 Coleoptera，地址：China），其中国
内期刊上共发表鞘翅目分子生物学方面的论文

33篇，国外期刊发表论文 97篇。总体而言，国
内期刊发表论文数相对较少，也比较平稳；国外

期刊发表论文自 2016 年之后发表论文数量增加
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明显，是前几年的 5倍左右，主要原因是二代测
序技术的发展，发表了大量的线粒体基因组的文

章。研究领域包括分子分类学、分子系统学、种

群遗传学及基因进化等领域。鞘翅目分子系统学

初期研究的分子标记主要应用随机扩增多态性

DNA（RAPD）、简单重复序列（SSR）、基因或
线粒体基因的小片段基因，2012 年之后随着二
代测序技术的广泛应用，分子标记扩展为线粒体

基因组、转录组水平和基因组（表 3，表 4）。研
究类群方面，3篇鞘翅目高级阶元的系统学研究：  

 

表 3  中国学者在中国期刊上发表的鞘翅目分子生物学方面的论文 
Table 3  The molecular papers published by Chinese authors in Chinese journals 

研究类群 
Researched Groups 

阶元级别 
Taxa ranks 

分子标记 
Molecular markers 

研究主题 
Research subjects 

参考文献 
References 

皮蠹科 Dermestidae 种 RAPSD-PCR 分子方法 Chen et al., 1997 
天牛科 Cerambycidae 种 RAPD 分子分类 An et al., 1998 
瓢虫科 Coccinelloidea 种 RAPD 分子方法 张迎春和郑哲民,1999

长蠹科 Bostrichidae 种 ND4 分子系统关系 黄永成等, 2001 

长蠹科 Bostrichidae 种 ND4 分子分类 李伟丰等, 2001 

瓢虫科 Coccinelloidea 种 16S rDNA 分子方法 庞虹, 2001 

拟步甲科 Tenebrionidae 族 16S rDNA 分子系统关系 Liu and Ren, 2004 
瓢虫科 Coccinelloidea 亚科 COⅠ 分子系统关系 Fu and Zhang, 2006 
叶甲科 Chrysomelidae 属 COⅠ 分子系统关系 Zheng et al., 2007 
叶甲科 Chrysomelidae 种 COⅠ, COⅡ, tRNA_Leu 甲虫与寄主关系 Zhai et al., 2007 
金龟科 Scarabaeidae 种 RAPD 遗传多样性 Zhang et al., 2008 
象甲科 Curculionidae 种 CYTB，COⅠ 种群遗传多样性 Gu et al., 2009 
叩甲科 Elateridea 亚科 28S rRNA 分子系统关系 Jiang et al., 2009 
长小蠹科 Platypodidae 属 COⅠ 分子系统关系 Wang et al., 2010 
叶甲科 Chrysomelidae 属 CYTB，12S rRNA 分子系统关系 Wu and Li, 2010 
叶甲科 Chrysomelidae 种 RAPD 遗传多样性 Han et al., 2011 

叶甲科 Chrysomelidae 种 COⅡ 分子系统关系 Liang et al., 2011 
象甲科 Curculionidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Li et al., 2012 
金龟科 Scarabaeidae 属 16S rRNA, ND1 分子系统关系 Guo et al., 2012 
步甲科 Carabidae 种 COⅠ 谱系地理 Yin, 2013 
天牛科 Cerambycidae 亚科 18S rRNA, 28S rRNA, 分子系统关系 Wei et al., 2014 
象甲科 Curculionidae 种 SSR 遗传多样性 Liu et al., 2016 
拟步甲科 Tenebrionidae 种 Transcriptome 转录组 Tusong et al., 2016 
象甲科 Curculionidae 种 DNA barcode_COⅠ 分子分类 An et al., 2016 
叶甲科 Chrysomelidae 种 COⅠ 种群遗传 Zhang et al., 2017b 
叶甲科 Chrysomelidae 种 Transcriptome 分子系统关系 Zheng et al., 2018 
叩甲科 Elateridea 亚科 28S rRNA 分子系统关系 Meng et al., 2018 
瓢虫科 Coccinelloidea 种 12S，16S, 28S rRNA 分子系统关系 Huang et al.,2019 
鞘翅目 Coleoptera 目 核苷酸/RFLP/RAPD 综述 Chen et al., 2008 
水生肉食亚目 
Hydradephaga 

目 18S rRNA, 28S rRNA, 
mitochondrial genes 综述 Xi and Wang et al., 

2010 
鞘翅目 Coleoptera 目 COⅠ 综述 Zhang et al., 2011 
鞘翅目 Coleoptera 目 Molecular 综述 聂瑞娥和杨星科, 2013

鞘翅目 Coleoptera 目 Mitochondrial genome 综述 聂瑞娥和杨星科, 2014
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表 4  中国学者在国外期刊上发表的鞘翅目分子生物学方面论文 
Table 4  The molecular papers published by Chinese authors in abroad journals 

研究类群 
Researched groups 

阶元级别
Taxa ranks 

分子标记 
Molecular markers 

研究主题 
Research subjects 

参考文献 
References 

Bothrideridae 种群 COⅠ 地理种群 Zhang et al., 2017e 
Carabidae 种 ND5 and 28S rDNA 分子分类 Kim et al., 2000 
Carabidae 族 ND5 系统学 Su et al., 2003 
Carabidae 族 ND5 系统学 Su et al., 2004 
Carabidae 种 ND5 系统学 Su et al., 2005 
Carabidae 种 COⅠ, 28S rRNA 分子分类 Zhang and Sota, 2007
Carabidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Liu et al., 2018a 
Cerambycidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Li et al., 2018c 
Cerambycidae: 族 COⅠ, 12S rRNA, 16S rRNA 系统学 Feng et al., 2010 
Chrysomelidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Guo et al., 2017 
Chrysomelidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Wang and Tang, 2017
Chrysomelidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Yang et al., 2017 
Chrysomelidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Yao et al., 2017 
Chrysomelidae 种 Transcriptome 基因功能预测 Zhang et al., 2017c 
Chrysomelidae 种 Wolbachia, COI，MLST 基因进化 Ali et al., 2018a 
Chrysomelidae 亚科 Mitochondrial genome, 18S, 28S 分子系统学 Nie et al., 2018 
Chrysomelidae 亚科 Mitochondrial genome 分子系统学 Song et al., 2018b 
Chrysomelidae 种 Mitochondrial genome 系统学 Wang and Tang, 2018
Chrysomelidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Zhang et al., 2018a 
Coccinellidae 科 Nuclear protain coding genes 分子系统学 Che et al., 2017 
Cucujiformia 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Li et al., 2016d 
Lampyridae 亚科 16S rRNA 系统学 Li et al., 2006 
Lampyridae 种 Genome 基因组 Liu et al., 2017a 
Lucanidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组/系统学 Lin et al., 2017 
Lucanidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Jing et al., 2018 
Prionoceridae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Wu et al., 2019 
Scarabaeidae 种 Mitochondrial genome 分子系统学 Song and Zhang, 2018
Scarabaeidae 种 Transcriptome 转录组 Yi et al., 2018 
Bothrideridae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Zhang et al., 2015 
Brentidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Yang and Li, 2019 
Cerambycidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Liu et al., 2017b 
Cerambycidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Li et al., 2016c 
Cerambycidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Song et al., 2017 
Cerambycidae 种 Transcriptome 嗅觉基因功能 Wang et al., 2017a 
Cerambycidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Liu et al., 2018b 
Cerambycidae 种 Transcriptome 转录组 Yang et al., 2018a 
Cerambycidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Wang et al., 2019b 
Cerambycinae 种 Mitochondrial genome 系统学 Wang et al., 2016 

Chrysomelidae 亚科 
18S rRNA, 28S rRNA, 16S rRNA,  
COⅠ 进化 Ge et al., 2011 

Chrysomelidae 族\属 
18S rRNA, 28S rRNA, 16S rRNA,  
COⅠ 系统学 Ge et al., 2012 

Chrysomelidae 种 COⅠ, COⅡ and ITS2 分子分类 Nie et al., 2012 
Chrysomelidae 种群 AFLP 地理种群遗传多样性 Ma et al., 2013 
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续表 4（Table 4 continued） 

研究类群 
Researched groups 

阶元级别
Taxa ranks 

分子标记 
Molecular markers 

研究主题 
Research subjects 

参考文献 
References 

Chrysomelidae 种群 Microsatellite loci 地理种群遗传多样性 Zhang et al., 2013 
Chrysomelidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Li et al., 2016b 
Chrysomelidae 种 Transcriptome 基因进化 Zhang et al., 2016a 
Chrysomelidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Zhou et al., 2016 
Chrysomelidae 种 Transcriptome 转录组 Bin et al., 2017 
Chrysomelidae 种 Transcriptome 基因功能预测 Shi et al., 2017 
Chrysomelidae 种 Wolbachia, COⅠ 地理种群 Ali et al., 2018b 
Coccinellidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Niu et al., 2016 
Coccinellidae 亚科 COⅠ 分子分类 Wang et al., 2019a 
Coccinellidae 种 12S rRNA, 16S rRNA 系统学 Yao et al., 2011 
Coleoptera 亚目 mitochondrial genome 分子系统学 Yuan et al., 2016 
Coleoptera 亚目 Nuclear protein coding genes 分子系统学 Zhang et al., 2018c 

Curculionidae 种 COⅠ 分子分类 Cognato and Sun, 
2007 

Curculionidae 种 COⅠ 地理种群 Zhang et al., 2007 
Curculionidae 种 Genome 基因组 Richards et al., 2008
Curculionidae 种 COⅠ 分子分类 Chang et al., 2014 
Curculionidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Chen et al., 2016 
Curculionidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组/系统学 Fei et al., 2017 
Curculionidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Tang et al., 2017 
Curculionidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Zhang et al., 2017a 
Curculionidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Zhang et al., 2017d 
Curculionidae  COⅠ and EF1-alpha 遗传多样性 Zhang et al., 2018b 
Curculionidae 种 Transcriptome 转录组 Tang et al., 2019 
Curculionidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Zhang et al., 2019 
Dermestidae 种 COⅠ 分子分类 Zheng et al., 2016 

Dytiscoidea 科级 COⅠ, CYTB, 12S, 16S, 18S, ARK, 
CAD, ENO, WGL 

分子系统学 Toussaint et al., 2016

Dytiscoidea  Transcriptomes 分子系统学 Vasilikopoulos et al., 
2019 

Hydrophilidae 种 COⅠ, ITS2 分子分类 Liu et al., 2008 
Laemophloeidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Li et al., 2016a 
Laemophloeidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Sun et al., 2016 
Laemophloeidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Sun et al., 2016 
Lampyridae 种 Transcriptome 转录组 Wang et al., 2017b 
Lucanidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Wu et al., 2016 
Lucanidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Chen et al., 2018 
Lycidae 种 rrnL, tRNA-Leu, ND1 分子分类 Li et al., 2015a 
Lycidae 种 COⅠ，COⅡ 分子分类 Li et al., 2015b 
Lycidae 种 rrnL, cox1 and nad5 分子系统学 Li et al., 2017 
Meloidae 亚目 Mitochondrial genome 线粒体基因组/系统学 Du et al., 2016 
Meloidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Du et al., 2017 
Meloidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Wu et al., 2018a 
Meloidae 种 Draft genome 基因组 Wu et al., 2018b 
Nitidulidae 种 Genome 基因组 Evans et al., 2018 
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续表 4（Table 4 continued） 

研究类群 
Researched groups 

阶元级别
Taxa ranks 

分子标记 
Molecular markers 

研究主题 
Research subjects 

参考文献 
References 

Rhagophthalmidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Li et al., 2007 
Scarabaeidae 属级 16S, 28S, COI 分子系统学 Liu et al., 2015 
Scarabaeidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Yang et al., 2018b 
Scarabaeidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Yang et al., 2019 
Silphidae 种 COⅠ 地理系统进化（种的扩散）Ikeda et al., 2009 
Staphylinida 亚科 COⅠ, wingless and 28S rDNA 分子系统学 Zhang and Zhou, 2013
Tenebrionidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Ou et al., 2016 
Tenebrionidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Wang et al., 2016 
Tenebrionidae 亚目 Mitochondrial genome 线粒体基因组/系统学 Zhang et al., 2016b 
Tenebrionidae 种 Mitochondrial genome 比较线粒体基因组 Zhang et al., 2016c 
Tenebrionidae 种 COⅠ 分子分类 Lu et al., 2018 
Tenebrionidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Song et al., 2018a 
Vesperidae 种 Mitochondrial genome 线粒体基因组 Nie et al., 2017 

 

 
 

图 3  中国学者对甲虫分子系统学研究涉及的类群统计（除 3 篇亚目级研究论文外） 
Fig. 3  The satistics of the related groups on molecular phylogeny area done by Chinese researchers 

(except the groups from three sub-order phylogenetic papers) 

 
Yuan等（2016）涉及到 4亚目 31科 59种，Zhang
等（2016b）涉及 13总科 50个种，Zhang等（2018c）
涉及 4亚目 124科 373种；除此之外，其他论文
的研究对象主要涉及 28 科，其中叶甲科种类最
多（图 3）。研究阶元大多数是种或种群，少数
是亚科级以上的研究（Li et al.，2006d；Ge et al.，

2011，2012；Zhang et al.，2013；Yuan et al.，2016；
Nie et al.，2018；Song et al.，2018；Zhang et al.，
2018c；Wang et al.，2019b）。纵观我国鞘翅目分
子系统研究来看，建国以后尤其是 2016 年以后
取得显著成就，紧跟国际研究的步伐，分子标记

由小片段基因发展为组学水平（线粒体基因组、
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转录组和基因组），但是除了少数几篇论文影响

较大外，其他论文的研究基本处于分子鉴定及线

粒体基因组报道层面（外文期刊发表的 97 篇论
文种包含了 44篇线粒体基因组的报道论文），这
些研究在创新性和科学性的设计方面还有待  
提高。 

3.1  中国甲虫亚目级系统学研究  

关于鞘翅目亚目及亚科级以上的分类现状，

聂瑞娥和杨星科（2013）已经给予详细的总结。
鞘翅目各亚目的单系性比较明确，已被多数人认

可（Beutel and Haas，2000；Lawrence et al.，2011；
McKenna et al.，2015； Yuan et al.，2016；Zhang 
et al.，2016b，2018c），但是亚目之间的系统关
系目前还存在争议（Beutel and Haas，2000；
Kukalová-Peck and Lawrence，2004；Pons et al.，
2010；Bouchard et al.，2011；聂瑞娥和杨星科，
2013；Bocak et al.，2014；McKenna et al.，2015；
Crampton-Platt et al.，2015；Timmermans et al.，
2016； Yuan et al.，2016；Zhang et al.，2016，
2018c）。目前关于鞘翅目 4个亚目之间的系统发
育关系尚无明确的定论。 
自 1955年 Crowson首次提出了鞘翅目亚目

系统关系后，很多学者基于形态特征提出了 3个
不同的假说，详见聂瑞娥和杨星科（2013）。由
于我国甲虫分类学和形态学研究起步比较晚，分

类工作主要着眼于物种鉴定与描述及低级阶元

的系统研究，对于高级阶元亚目级的系统分研究

基本没有，对于总科级的研究也较少。仅陈世骧

院士对于总科的系统分类做过系列工作，他于

1940 年基于形态学数据提出了叶甲总科新的分
类系统，并于 1964 年探究了叶甲总科的演化及
系统关系，陈先生的叶甲总科的分类体系得到很

多同行的认可（陈世骧，1940，1964）。 
随着分子生物学技术鞘翅目系统学的广泛

应用，分子数据为解决高级阶元系统发育的研究

提供了极为有力的途径，基于分子的数据提出鞘

翅目亚目间的系统发育关系的假说主要有 9 个，
其中聂瑞娥和杨星科（2013）对前 5种假说进行
了详细论述，另外 4种新的假说为： 

（ 1） (Archostemata(Polyphaga(Myxophaga+ 
Adephaga)))：肉亚目和藻食亚目形成姊妹群，该
进化支与多食亚目形成姊妹群，原鞘亚目位于基

部（Song et al.，2010）；（2）(Polyphaga+Myxophaga) 
+ (Archostemata+ Adephaga)))：多食亚目和藻食
亚目互为姊妹群，肉食亚目和原鞘亚目形成姊妹

群(Yuan et al.，2016)；（3）(Polyphaga (Myxophaga 
(Archostemata+ Adephaga)))：原鞘亚目与肉食亚
目形成姊妹群，该进化枝与藻食亚目形成姊妹

群，多食亚目是其他 3个亚目的姊妹群，位于基
部（Crampton-Platt et al.，2015；Timmermans et al.，
2016）；(4) (Polyphaga ((Adephaga (Archostemata+ 
Myxophaga))) 原鞘亚目与藻食亚目形成姊妹
群，该进化枝与肉食亚目形成姊妹群，多食亚目

是其他 3个亚目的姊妹群，位于基部（McKenna 
et al.，2015；Zhang et al.，2018c）。 

从这几种假说来看，聂瑞娥和杨星科（2013）
提及的 3种假说及本论文里的第 1种假说用到的
分子标记较少，所用物种数目也较少，因此相对

来说不太稳定，也不太可靠，不具有说服力。第

（2）种假说是我国学者 Yuan 等（2016）利用
59个线粒体基因组代表 31个科探究鞘翅目高级
阶元的系统关系得出了结论，该结论是基于氨基

酸数据的所得出，除了该假说之外该研究基于不

同的分析方法及数据类型得出了 4个亚目其他 5
种不同的系统关系。第（3）和第（4）假说是基
于大量的分子标记及大量的物种采样，结果相对

可靠，这两个假说的主要的不同在于分子标记的

不同，第（3）种假说是基于线粒体基因组的数
据，而第（4）种假说基于核蛋白编码数据，两
个假说都支持多食亚目位于基部为原始类群，最

主要的不同是谁和原鞘亚目是姊妹群。值得一提

的是，在基于分子数据解决高级阶元的系统关系

中，我国中山大学张鹏教授研究团队基于 95 个
核蛋白编码基因对 373 个甲虫种探究了鞘翅目
高级阶元的系统关系并对做了分歧时间的分析，

该研究是目前使用分子标记最多的研究，涵盖了

鞘翅目 67%的科（124科），研究结果支持第（4）
种假说，但是由于原鞘亚目和藻食亚目分别仅包
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含了一个种类，因此该研究所支持的亚目的系统

关系仅限于本研究，更稳健的系统关系需要将来

采用更广泛的更均衡的分子材料（Zhang et al.，
2018c）。 

3.2  中国甲虫亚科级以上高级阶元系统学研究  

随着分子生物技术的不断成熟和广泛应用， 
鞘翅目亚科级以上阶元分子系统发育的研究也

越来越多。2013 年之前的研究现状在聂瑞娥和
杨星科（2013）已经进行了全面的总结。2013
年之后，我国学者关于鞘翅目亚科级以上系统关

系的研究共发表论文 4篇。从 4个亚目亚科级以
上分子系统研究来看，对于原鞘亚目亚科级系统

关系，因为分子材料很难获得，其高级阶元研究

最为薄弱，目前我国学者仅 Zhang 等（2018c）
选用该亚目的一个种类。藻食亚目 3个科（淘甲
科、球甲科、水缨甲科）的高级阶元研究相对比

较完善，Yuan等（2016）基于 59个线粒体基因
组的鞘翅目高级阶元的研究结果支持藻食亚目

的球甲总科 Sphaeriusoidea为单系。肉食亚目两
大类群（陆生类群和水生类群的系统关系）及其

系统关系研究较多，水生类群是否为单系存在质

疑，对于该亚目内高级阶元的研究我国学者在近

几年的研究中有所涉猎。Zhang 等（2018c）支
持水生类群为并系，水生类群沼梭甲科 Haliplidae
和豉甲科 Gyrinidae 与其他水生甲虫分开聚为一
支位于系统树的基部。Yuan 等（2016）则支持
水生类群（Hydradephaga）为单系，步甲科
Carabidae 为单系。多食亚目是鞘翅目最大的类
群，也是研究最多的类群，中国学者有 4篇论文
涉及到该亚目的亚科级以上分子系统学的研究。

主要解决多是亚目是否为单系；各分类阶元（亚

科以上）是否为单系及其系统关系（Yuan et al.，
2016；Zhang et al.，2018c；Song et al.，2018a，
2018b；Nie et al.，2018）。其中，有些研究成果
在国际同行中也得到了广泛认可，比如 Zhang
等（2018c）的研究结果支持多食亚目为单系，
亚目里的金龟系 Scarabaeiformia，扁甲系
Cucujiformia和长蠹系Bostrichiformia为单系性，
隐翅虫系 Staphyliniformia，叩甲系 Elateriformia

都为并系，其中扁甲系 Cucujiformia 和长蠹系
Bostrichiformia 为姊妹群，金龟总科和隐翅虫总
科更近缘，并证明了小丸甲科 Nosodendridae 与
隐翅虫系、长蠹系和扁甲系这三个系组成的进化

支互为姊妹群；支持叩甲系里的四总科、隐翅虫

系里的隐翅虫总科 Staphylinoidea、金龟系里的
金龟总科 Scarabaeoidea、扁甲系里的 7个总科为
单系。Nie等（2018）基于核基因和线粒体基因
组对叶甲科里的萤叶甲亚科 Galerucinae 和跳甲
亚科 Alticinae 的系统关系进行了探究，明确证
明了萤叶甲和跳甲两个类群具有同等分类级别，

为两个独立的亚科互为姊妹群，并对萤叶甲亚科

提出了新的 8族分类体系。 

4  存在问题与建议 

4.1  目前存在的问题 

我国研究甲虫虽然取得了长足的发展和显

著的进步，但是，我们必须要清醒的认识到不足。

通过 70 年来我国学者与外国学者对中国甲虫研
究的相关指标比较（图 4）可以清楚地看到，无
论是新阶元的发现，还是论文数量，甚至是涉及

的研究类群，我们与国际研究都有较大差距。这

些只是表面的问题，更深入的问题我们认为有以

下几个方面： 
第一，野外工作差距较大。70 年来，我们

野外考察主要精力放在了青藏高原和云贵川高

原，其他地区的考察工作不系统，不全面，约有

2/3 国土未进行过系统采集；采集手段还比较落
后，野外工作基本上处于平面化和点状化的采集

模式，做不到立体化、层次化采集，特殊类群采

集有限。 
第二，模式标本检视率比较低，虽然近些年

我们国家投入了大量的经费使得分类工作者有

更多的机会去国外检视模式标本，但是这些分类

学工作者大多出自于我国高水平的研究单位和大

学，普通高校研究者的模式标本检视率还是很低。 
第三，分类研究层次较浅。我国的分类学水

平主要还是处于解决种级层面，对已知种的研究

基本上是参照西方专家的工作基础，我们多数分 
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图 4  中国学者与外国学者对中国甲虫研究的相关指标比较图 
Fig. 4  The comparision statistics between Chinese and foreign scholars on Chinese beetle researches 

 
类学论文还在中低水平上徘徊，近缘种的区别、

隐种的发现、类群的修订、各阶元的形态指标、

分类系统的确立、系统发育重建等只是一些初步

探索，远未达到系统和深入，研究成果提升不够，

未提出被同行认可的分类体系。 
第四，研究方法相对落后。纵观建国 70 年

中国甲虫研究的现状，无论是形态学研究还是分

子生物学研究，从论文的数量及研究成果的贡献

度都落后于西方国家。形态学方面我们从传统的

形态学转型到现代形态学（主要是几何形态学），

分子生物学从小片段到组学水平，我们取得了一

定的成绩，但是这些研究基本都是跟随国际同行

的脚步，创新性还不够。 
第五，国际交流不够广泛，很难引领本领域

的发展。目前世界各大类群都有相应的组织、网

站并定期组织专题会议。我国鞘翅目研究者除了

几个较高水平的研究单位及院校外，很少有人参

加，在这个层面我们有一点声音、有一些动作，但

基本上处于无足轻重状态，没有影响力和话语权。 

4.2  建议 

基于以上问题，我们提出以下建议以供同行

参考。 
第一，充分发挥甲虫专业委员会的作用，积

极策划、认真组织、全面协调、做好甲虫资源考

察的详细规划，并通过相关渠道，希望得到政府

相关部门的支持；抓紧国内的系统考察，要根据

我国三大生态地理区特点，从国家生态环境恢复

与持续发展战略出发，把甲虫的生物多样性研究

与经济和社会发展紧密结合；同时，要有目的地

对周围国家和国际上关键地区进行考察，系统收

集甲虫各类群的标本资源，把我国逐步建成国际

甲虫研究中心之一；要尽快创建鞘翅目工作网

站，争取创建专门的鞘翅学刊物，为大家建立交

流互动的平台和发表研究成果的园地。 
第二，有计划、有组织的对存在国外的、模

式产地在中国的模式标本进行核查、建库，再研

究通过交换、购买等进行收集，起码要把标本拍

照、详细资料进行整理，同时，加快地模的工作；

对一些有文献记载，但没有标本的种类，要通过

定向采集，国际交换等方式进行补充和深入研

究，在此基础上，加快中国动物志鞘翅目各类群

的编写。 
第三，建立中国鞘翅目物种多样性数据库。

要通过争取国家支持，在做好各类群动物志的基

础上，加快建立我国鞘翅目物种多样性数据库；

要发动大家通过与国际同行专家索取、交换，通

过出国期间有目的的收集、通过各种电子资料库
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收集、甚至通过购买等，建立统一的甲虫文献资

料库，便于大家共享共用；建立我国甲虫标本库，

建立标本互借互用的良好机制，创造条件，与国

际各大博物馆、标本馆标本库链接，为大家搭建

标本使用的良好平台。 
第四，扩大国际合作范围，加大国际合作力

度。要充分发挥甲虫专业委员的作用，加强与国

际相关机构的联系，深化各大类群的定向合作，

积极参与鞘翅目重大科学问题的研究，定期组织

专题学术会议和培训会议，全面提升我国甲虫学

者的科研实力。 
第五，要重点思考、前瞻布局鞘翅目关键科

学问题，加快提升我国鞘翅学的研究水平。对于

基础好、实力强、条件具备的研究单位或专家，

希望紧跟国际前沿，在鞘翅目起源与演化方面通

过提早布局、缜密筹划、积极推动，做出具有国

际影响力的优秀成果；更多的学者要努力实现对

相关类群做出世界性的系统修订、系统发育重建

和分类系统确立、具有重要影响力的工作；要坚

持思路创新、方法创新，把分子系统学、生物成

像、形状数字化与三维重建更好的应用到鞘翅学

研究工作中，为世界鞘翅学的发展做出中国学者

应有的贡献。 
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