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摘要：总结了核基因和线粒体基因在半翅目蚜虫分子系统发育研究中的应用。核基因中 532,!应用最广泛，适用
于探讨属级及属以上的问题；核 BN1@在蚜虫中应用较少，,M0 BN1@适用于探讨科级以上高级阶元的问题；OPQ
是新近在蚜虫中开发使用的一个新基因。线粒体基因中，4Q"R4Q#使用最多，,%0 BN1@R,’0 BN1@、1N,、4SA T以及
32@UV’均有应用，探讨的问题从属、种级到科级不等。核基因和线粒体基因间以及不同线粒体基因间的联合分析
在解决不同层次的问题中均有应用。建议不断尝试新基因以找出适合蚜虫类群的“标准基因”。并对未来蚜虫分

子系统发育研究趋势进行了展望。
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蚜科（@E;8F8F7$）隶属于半翅目（Y$68EA$B7）［传
统 记 述 为 同 翅 目（ Y>6>EA$B7）胸 喙 亚 目
（0A$B#>BB;S#<;7）蚜总科（@E;8F>8F$7）（张广学和钟铁
森，,)M*）］，包 括 %+ 个 亚 科（ J$67"F8bB$ 7#F
J$67"F8bB$，,)).）。除了蚜科这个胎生的大类群
外，蚜虫类还包括种类为数不多的卵生类群球蚜科

和根瘤蚜科（\cB#$B，,)+%；J7S<;7"F;"B8，,)M&；张广
学和钟铁森，,)M*）。世界已知有蚜虫 ( (&& 余种
（ \97<a67# 7#F 57DA>E， ,))(； J$67"F8bB$ 7#F
J$67"F8bB$，,)).），主要分布在北半球（N8I>#，

,))&）。蚜虫是一类吸食植物韧皮部汁液的昆虫，大
部分为重要的农林经济害虫，也有少数种类是益虫。

蚜虫中大部分种类生活史复杂，营典型的异寄主全

周期生活，在原生寄主和次生寄主之间进行季节性

迁移（d>B7#，,))%；\97<a67# 7#F 57DA>E，,))(）。同
种蚜虫在其原生寄主和次生寄主上的形态往往明显

不同（Y$8$，,)M&；d>B7#，,)MM；\97<a67# 7#F 57DA>E，
,))(）。目前蚜虫的分类主要还是依据形态性状，然
而形态性状的趋同导致可用的同源性状减少，同时
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由于蚜虫存在典型的多型现象以及不同寄主时期的



形态差异使得蚜虫分类系统非常不稳定（!"#$% !"
#$ &，’(()），严重影响了蚜虫的鉴定和利用。
随着蚜虫类群研究的不断深入和领域的不断拓

展，加之蚜虫具有形成虫瘿、蚁伴生以及产生兵蚜等

一系列特殊的生物学及行为学特征（*+$,%，’(--，
’(-(；.+% /+01#% ,%2 3411，’(-(；.+% /+01#%，’((5，
’((’；6++1 ,%2 78$9"#4%，’((’； !"#$% ,%2 :+9"#$，
’((;；!"#$%，’((<，’((=，’((-；/,.42 !" #$ &，>55’；
?%@,$，>55<；6++1，’(-<，>55<；!04%A1#"+% !" #$ &，
>55=），目前蚜虫系统发育及进化的研究已经成为该
类群研究的热点。然而单纯基于形态及生物学性状

的支序分析往往由于性状的极性难以把握而使结果

不尽可靠，这就使得分子手段的介入成为必然。

分子系统学是检测、描述并解释生物在分子水

平的多样性及其演化规律的学科（黄原，’((-），通过
现代分子生物学技术，获得物种特定遗传标记的大

量数据，然后把这些数据进行相关的数学分析，对研

究结果进行解释（窦向梅等，>55=）。从生物大分子
的信息推断生物进化历史，或者说“重塑”系统发生

（谱系）关系，并以系统树的形式表示出来，这就是分

子系统学的任务。近几年来由于自动测序技术的发

展，/BC测序越来越多地被广泛采用，从而使分子
系统学的研究更加深入。本文以 BD7?（%,"4+%,1
E#%"#$ F+$ @4+"#E0%+1+AG 4%F+$H,"4+%）的核酸序列数据库
3#%7,%I中与蚜虫系统发育相关的序列为对象，总
结了目前在蚜虫中主要基因序列的使用情况及使用

这些序列所解决的科学问题，以期对未来蚜虫类以

及其他昆虫类群系统发育研究提供有益指导。

! 蚜虫研究中所使用的主要基因标记
及基因测序概况

蚜虫分子系统学研究中常用的核基因包括蛋白

编码基因延伸因子 ’J!基因 K:J’!（#1+%A,"4+% F,E"+$J
’!）、视长蛋白基因 L6M（1+%AJN,.#1#%A"0 +O94%）以及
核糖体基因 ’-! $/BC、>-! $/BC、=P-! $/BC、?Q!等；
常用的线粒体基因包括 DM"（EG"+E0$+H# +R42,9#
98@8%4" "）、DM#（EG"+E0$+H# +R42,9# 98@8%4" #）、’>!
$/BC、’;! $/BC、B/’（ "0# 98@8%4" ’ +F BC/S
2#0G2$+A#%,9#）、DG" @（ EG"+E0$+H# @）、:JCQT;（ "0#
98@8%4" ; +F :JCQT,9# E+HO1#R）等。随着分子系统学
研究的迅速发展，越来越多的基因片段被用于解决

不同的问题。

目前蚜虫类分子系统学研究的焦点主要集中在

卵胎生的蚜科，而卵生的球蚜科和根瘤蚜科由于种

类较少尚没有相关研究。本文采用最新的目前普遍

认可的蚜科包括 >= 个亚科的系统（U#H,824V$# ,%2
U#H,824V$#，’(()），有些作者采用 7W$%#$（’(=>）及
U,GE0,8208$4（’(-5）的系统，在引用时都做了相应调
整。为了更好的理解蚜虫类各基因的使用情况，从

BD7?检索各基因序列，并统计各亚科中用于系统发
育的序列条数（表 ’）。
在蚜科中，对于核基因和线粒体基因的各个片

段使用情况明显不同。目前获得的 DM"、DM#序
列最多，其次是 K:J’!。获得序列最多的 <个亚科是
大蚜亚科（L,E0%4%,#）、扁蚜亚科（S+$H,O0424%,#）、蚜
亚科（CO0424%,#）和瘿绵蚜亚科（T#HO04A4%,#）（表 ’）。

表 ! 蚜科分子系统发育研究中已测序的基因序列统计（数据来源于 "#$%&$’，统计截至日期为 ())*年 !)月）
+&,-# ! ./&/01/02&- &$&-3101 45 6#$# 1#78#$2#1 81#9 0$ /:# ;4-#28-&< =:3-46#$#/021 45 >=:0909&#

（5<4; "#$%&$’，8= /4 ?2/4,#<，())*）

亚科

!8@F,H41G
总序列

Q+",1 9#X8#%E#9
核基因 B8E1#,$ A#%#9

K:J’, L6M ’-! $/BC
线粒体基因 *4"+E0+%2$4,1 A#%#9

DM" DM# DM"YDM#! ’>!Y’;! $/BC B/’ :JCQT;
毛管蚜亚科 3$##%42#4%,# > 5 5 5 5 5 5 > 5 5
纩蚜亚科 *4%2,$4%,# ’ 5 5 5 5 5 5 ’ 5 5
平翅绵蚜亚科 T01+#+HGZ4%,# ’ 5 5 5 5 5 5 ’ 5 5
扁蚜亚科 S+$H,O0424%,# ’[< >= ’ 5 5 [5 =- >5 5 5
群蚜亚科 Q0#1,R4%,# > 5 ’ 5 5 5 5 5 5 ’
瘿绵蚜亚科 T#HO04A4%,# =[ 5 = ’ ’) ’= 5 - 5 )
短痣蚜亚科 C%+#E44%,# [ 5 ’ 5 5 5 5 > 5 5
大蚜亚科 L,E0%4%,# >>[ <( [ 5 ’<) 5 ’= [ 5 ;
蚜亚科 CO0424%,# ’>’ [- < 5 5 >’ ’; >’ ’; =
毛蚜亚科 D0,4"+O0+$4%,# >5 5 ’ 5 5 5 ’; > 5 ’
跳蚜亚科 !,1"89,O0424%,# ’ 5 5 5 5 5 5 ’ 5 5
镰管蚜亚科 /$#O,%+94O04%,# [ 5 ’ 5 5 5 5 ’ 5 ’
叶蚜亚科 T0G11,O0424%,# ’5 5 > 5 5 5 5 ; 5 >
总计 Q+",1 =)< ’’> ’( ’ ’;< ;; ’5= ;- ’; >[

!指 DM"、DM# 及二者之间的 L#8J"UBC作为一个整体的联合序列。
!C 8%4",$G E+H@4%# 9#X8#%E#，4%E1824%A DM"，DM# ,%2 L#8J"UBC @#"N##% DM",%2 DM# &
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! 不同基因序列在蚜虫分子系统学中
的应用

!"# 核基因
!"#"# !"#$!：!"#$!即延伸因子#$!（ %&’()*+,’(
-*.+’/#$!）基因，是一个带有内含子的单拷贝核基因
（0’/1*/2，$333），其编码产物是在真核生物蛋白合
成的延伸阶段起作用的一个辅助蛋白因子，该基因

在蚜虫中使用较为普遍。0’/1*/2（4555）使用核基
因 !"#$!和线粒体基因 67"对大蚜亚科（8*.9(,(*%）
进行了分子系统学及进化的研究，结果显示单独使

用 !"#$!与联合 !"#$!和 67"所得结果并不冲突，
大部分族的单系性都得到了有力支持，并且联合分

析（.’1:,(%; *(*&<=,=）还支持大蚜族（8*.9(,(,）取食
针叶是较为原始的特征。"*>/%+ 和 ?’%)+&,(（455@）
用 !"#$!和 67#序列分别构建了大蚜亚科长足大
蚜属 !"#$%$ 的系统发育树，结果显示二者拓扑结构
一致，都是根据在寄主植物上的位置而明显构成 A
个单系，于是得出了寄主转移在长足大蚜属成种事

件中起关键作用的结论。B’/*( 等（$333）用 !"#$!
和线粒体基因在蚜亚科指网管蚜属 &%’()*+’# 开展
了分子系统发育研究，结果发现由 !"#$!序列数据
集、线粒体基因序列数据集及联合二者的数据集得

到的系统发育树的拓扑结构彼此基本一致，这也说

明 !"#$!不仅适用于高级阶元而且也适用于属这样
的较低级阶元的系统关系重建；基于该项研究作者

得出了该属的主要分支情况，并且就该属当前亚属

的分支正确性、与寄主植物的协同演化、起源时间及

洲际间的转移等问题提出了一些见解。>’( C’9&%(
等（4554）研究了扁蚜亚科（D’/1*E9,;,(*%）!"#$!基
因的部分序列，结果显示只用 !"#$!数据所构建的
系统发育树与联合 !"#$!和 8%F#+G0HI67"所得系
统发育树的拓扑结构非常相似。基于 !"#$!和线粒
体 8%F#+G0HI67"序列由最大简约法和最大似然法
所得 系 统 发 育 树 都 明 显 支 持 五 节 扁 蚜 属

,$-$-)("./). 和扁蚜属 ,’%-$01". 这两个属的单系
性，每个单系都包括日本和北美两个分支；作者还

推断在这两个属中亚洲支和北美支的分歧时间在距

今 4 J A千万年前，这恰巧与蚜虫可能与它们的寄主
植物经历同样的隔离分化事件的假说相吻合。

!"#$!在除蚜虫之外的其他类群中也有广泛使
用，较适用于属级及属以上阶元的系统发育分析。

尽管其单拷贝性在某些类群中已受到质疑（C*(-’/+9

*(; K,，$33L；D%;,( *(; B*;;,=’(，455$），但在整个
昆虫类中找出一个单拷贝的核蛋白编码基因几乎是

不可能的情况下（6*+%/,(’ )/ $( M，4555），!"#$!仍不
失为一个有较好应用前景的标记。

!"#"! 核 /C0H（$LN /C0H，4LN /C0H，OPLN /C0H，
QRN）：/C0H是一类中度重复的 C0H序列，以串联多
拷贝形式存在于染色体 C0H中，每个重复单位由包
括 A种 G0H（$LN、4LN和 OPLN）的基因编码区、转录
间隔区（,(+%/(*& +/*(=./,:%; =E*.%/，QRN）和非转录间隔
区（(’(#+/*(=./,:%; =E*.%/，0RN）组成（R*F+S )/ $( M，
$3LL）。/C0H是生物界普遍存在的基因，在个体及
种群内有较好的均一性，是生物系统进化研究中一

个非常有用的分子标记（窦向梅等，455O）。
/C0H在蚜虫类中使用较少，然而该标记在其他

昆虫类群中应用相当广泛（6*1%/’( )/ $( M，$334；
T*F+9,%/ )/ $( M，4555；T’’&=:< )/ $( M，455$）。在 4LN
/C0H中常用的是其 C4区，探讨的问题从种级到科
级不等，也有一些作者认为 4LN /C0H更适于科级以
上的系统发育分析（B*/+,( *(; U*=9&%<，$334）。真核
生物的 $LN /C0H 包括 $ V55 J 4 A55个碱基，其不同
区域进化速率不同，对于解决不同层次的系统关系

是一个非常有用的分子标记（ W*>%/=+’.2 *(;
K’9(=’(，$335）。N*(.9,= 等（4555）在对 $LN /C0H 进
行测序的基础上，研究了茧蜂科蚜茧蜂亚科的系统

发育关系，结果表明在族、亚族和属级水平上，$LN
/C0H都能很好地解决问题。另有研究表明，$LN
/C0H 可用于科级以上水平的系统发育分析（B*/+,(
*(; U*=9&%<，$334；B,&&%/ )/ $( M，$33V）。>’( C’9&%(
和 B’/*(（$33O）利用 $LN /C0H OL5 J XL5 :E片段构
建了同翅目的系统发育树，证明同翅目是一个并系。

QRN目前已应用到很多无脊椎动物类群的分子系统
学研究中，成为一个新的重要标记（窦向梅等，

455O）。OPLN /C0H的序列很短且高度保守，较少用
于系统学研究（!,(=%&% )/ $( M，$33V）。在蚜虫类中由
于可下载的核 /C0H序列很少，所以 /C0H基因并未
被蚜虫系统发育研究者们所看好。随着 /C0H越来
越多地被用于动物分子系统学研究，其优势的日益

显现，或许不久的将来也会在蚜虫类中广泛使用并

取得良好结果。

!"#"$ 8Y7：编码视长蛋白的基因 8Y7（ &’()#
Z*>%&%()+9 ’E=,(）作为一个适于高级阶元系统发育重
建的有潜力的基因最近越来越受到重视（B*/;F&<(
*(; 6*1%/’(，$333）。W%([*1\( 等（455@）利用 8Y7
基因研究了蚜科 V亚科的系统发育关系。通过比较
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他指出 !"#基因序列比线粒体 $%&’()基因序列有
更多的信息位点（*+,-./01*23 4*13）。他的结论印证了
以前所得蚜科的系统发育关系，并且也提出了一些

新的见解，对前人（ 2-+ 5-673+ 0+8 9-.0+，:;;;；
502*8 !" #$ < :;;=）的观点进行了一些修订。这也是
!"#用于蚜虫类的首次尝试。
!"! 线粒体基因（#$%&’）
昆虫的 /15>&大小一般为 =?@A B =)@C DE，以高

拷贝数存在于生物体内，是一闭合环状双链 5>&。
线粒体 5>&的碱基替换率比核 5>&高 ? B =;倍，不
含间隔区和内含子，无重复序列，很少发生不等交

换，在遗传过程中不易发生基因重组、倒位、易位等

突变。由于以上特点，/15>&已成为研究生物（主要
是动物）进化的重要材料（张亚平，=FF)）。常用的
/15>&有蛋白编码基因 G#!HG#"、>5=、GI1 E 和
$%&’()，核糖体基因 =:J .5>& 和 =)J .5>&。
!"!"( G#!HG#"：G#!HG#"基因是昆虫系统发
育研究中使用广泛的一个基因。G#!、G#"及间隔
的 !3K%1L>& 常常当作一个标记来联合使用，一些研
究者也把 G#!和 G#"或者 !3K%1L>&HG#"分开作
为两个独立的标记来扩增。M+E0.等（:;;A）联合 G#
!和 G#"序列（= F?: EN）探讨了瘿绵蚜亚科
（(3/N6*O*+03）五节根蚜族（$-.8*+*）成瘿蚜虫的虫瘿
演化，提出虫瘿是向着有利于截获更多的营养物方

向演化的。9-.0+等（=FFF）获得了蚜亚科指网管蚜
属 %&’$!()’* =A个种的 G#!H!3K%1L>&HG#"的全序
列（= A): EN），并联合 P$%=#及 >5= 序列数据（共
A :QR EN）研究了该属的系统发育关系和进化。
J6*+O731-+ 和 J13.+（:;;C）利用线粒体 G#!HG#"序
列构建了毛蚜亚科毛蚜属 +,#-"’.,’&(/ =?种的系统
发育关系，并且首次在同翅目蚁访蚜虫中阐明了蚜

蚁共栖现象的进化模式。除了蚁伴生，蚜虫中另外

一个有趣的现象———社会性，也由 J13.+（=FFA）进行
了研究，他依据 G#!HG#"序列分析了扁蚜亚科
（S-./0N6*8*+03）的系统发育关系并阐释了扁蚜中兵
蚜的的演化。G#!HG#"不仅常用于蚜虫的系统发
育分析而且在蚜虫生活周期和分类推断方面也是有

帮助的。J13.+ 等（=FFR）检验了分子数据在蚜虫生
活周期和分类鉴定推断中的应用，他们使用 G#!H
G#"序列识别了 ?个种的同物异名，并据此阐明了
这 ?个种的完整生活周期，所有分子数据都和现有
形态数据相吻合。这充分证明了 G#!HG#"序列比
较在阐释昆虫复杂生活周期和辅助难鉴定昆虫类群

分类等方面是有益的。J6K,.0+等（:;;;）对在美国发

现的所有麦二叉蚜 0),-1#.,-/ 2&#3-*(3（L-+80+*）
（蚜亚科：蚜族）地理种群进行了基于 G#!基因
=@: DE 序列的分子系统发育分析，所得到的所有树
状图都表明麦二叉蚜包括 C个单系，因此他认为麦
二叉蚜是一个基因型分属于 C个系支的多基因型复
合种团，可能是因为适应不同寄主分化的结果。

!"!"! =:J .5>&H=)J .5>&：在线粒体基因组中 =:J
.5>& 和 =)J .5>&之间被 T07%1L>&隔开。=)J .5>&
是使用较多的线粒体基因，该基因大小适中，常用于

序列间进化速率范围的确定和系统学研究，证明它

对于系统发育研究尤为重要（J*/-+ !" #$ <，=FFA；
L0O6020 !" #$ <，:;;;）。=:J .5>& 和 =)J .5>&在昆
虫中常常被单独用来研究某一类群的系统发育关系

（5*31.*U6 !" #$ <，=FFQ；G63+ !" #$ <，:;;:），但二者在
蚜虫类中很少单独使用，而是联合其间的 T07%1L>&
作为一个标记使用。2-+ 5-673+ 和 9-.0+（:;;;）使
用线粒体核糖体 5>&（ =:J .5>&HT07%1L>&H=)J
.5>&）序列重建了整个蚜虫类的系统发育关系，推
断了蚜虫中寄主转换的起源次数和相关的重大寄主

转移事件，他们的结论和蚜虫在族的水平上聚类有

很高的支持率这一以前基于形态的研究结果相一

致；蚜亚科和大蚜亚科是两个明显的单系，其他亚

科内的族的单系性都得到了有力支持，但是族以上

水平的系统发育关系没有得到良好重建。9-.0+ 等
（=FFF）联合 =:J .5>&H=)J .5>&和另外两个线粒体
基因以及核基因 P$%=#研究了指网管蚜属 %&’$!()’*
的系统发育和进化关系。

!"!") >5= HGI1 E：>5= 是 >&5S脱氢酶的亚基 =，
GI1 E即细胞色素 E脱辅基酶，二者都是线粒体基因
组中的蛋白编码基因。在线粒体的蛋白编码基因

中，GI1 E基因应用最为广泛（牛屹东等，:;;=），但在
蚜虫类中却应用不多。$*OK3.-0等（=FFF）利用 >5=H
GI1E的不同扩增来区分蚜亚科 0-"’4-’* 属中两个形
态上非常相近的种 0-"’4-’* #5!*#!（$0E.*U*K4）和 0 <
6&#2#&-#!（"07D3.），同时也用了其他标记如 L&(5和
微卫星来证实这一结果。9-.0+ 等（=FFF）在研究指
网管蚜属 %&’$!()’* 的系统发育和进化时也联合了
>5=及其他线粒体基因和核基因。但迄今尚未见
>5=和 GI1 E单独用于蚜虫的系统发育研究。
!"!"* $%&’()：$%&’() 是编码 $%&’(酶复合体亚
基 )的基因。相对于 G#!HG#"和 GI1 E，$%&’()在
蚜虫的系统发育研究中应用较少。502*8 等（:;;=）
研究了蚜虫的分子系统学及它们的原生内共生菌，

他们基于蚜虫的 $%&’()基因序列重建了蚜虫的系
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统发育树，并将此树和内共生菌基于 !"# $%&’和 ()
’*+酶复合体!亚基基因序列的系统树进行比较，
探讨二者的协同进化。

!"# 数据的联合分析
数据的联合分析是指将不同来源的数据集联合

起来进行分析，在同时分析联合性状的基础上建立

系统树，这种系统树也称联合树（,-./0123 4$22）（黄
原，!556）。在分析过程中对不同进化特征的性状可
给予不同的权值。近年来由于意识到从单一基因序

列获得的系统发育关系不可靠，所以越来越多的分

子系统学研究采用多基因序列（黄原和刘艳，7889），
联合多个基因序列的性状数据集组成单个数据集进

行分析，以使性状的描述和解释能力发挥最大功效，

使随机误差降到最小，获得更为准确的系统发育关

系。关于对数据集进行独立或联合分析的讨论有很

多（:;2<=21/2,> !" #$ ?，!55"；@A>2$ !" #$ ?，!556），
B;1101CDA.（!55E）认为数据的相合性和系统发育的
准确性是紧密相关的，所以只要各基因的进化速率

比较一致就可以合并在一起进行分析，即有条件的

联合分析（,-13040-1A< 3A4A ,-./01A40-1，B%B）。可以
用 FG%检验（01,-1C$;21,2 <21C4D 30HH2$21,2 42=4）即同质
性检验来测试各数据是否一致（(A$$0= !" #$ ?，!559）。
在数据的联合分析方面，核基因间、线粒体基因

间、核基因和线粒体基因间以及分子数据和形态数

据间都进行了很多联合分析的尝试。在蚜虫中大部

分系统发育和进化方面的研究都是基于不同基因数

据的联合分析。&-$.A$>（7888）联合线粒体基因 BI
"和核基因 J()!#研究了大蚜亚科的分子系统学和
进化。在指网管蚜属 %&’$!()’* 中，K-$A1 等（!555）
联合线粒体基因 BI$LBI"、&%!、!7# $%&’L!"#
$%&’以及核基因 J()!#等 " 个基因片段来分析其
系统发育和进化关系。F1/A$等（788M）联合 BI$和
BI"基因研究了五节根蚜族（(-$3010）中成瘿蚜虫的
虫瘿演化。

而对于分子数据和形态数据的联合分析，蚜虫

类中尚没有类似工作开展。但是在其他昆虫类群中

一些学者已经进行了分子数据与形态数据联合分析

的尝试，以期得到更为可靠的系统发育关系，解决更

大范围的系统发育问题，如 #D0 等（7889）联合 !"#
$%&’、76# $%&’ %7 区、!6# $%&’和形态数据，分析
了膜翅目茧蜂科的系统发育关系。

# 结语及展望

通过对半翅目蚜虫类系统发育研究中所使用的

主要基因序列进行统计，并对使用不同的基因序列

所探讨和解决的科学问题进行分析，发现：!）核基
因中，J()!#大多和其他线粒体基因联合使用研究
属及属以上阶元的系统发育关系，GNI是新近在蚜
虫中尝试使用的一个新基因，比较适合探讨科以上

高级阶元的问题，$%&’ 序列在蚜虫中应用较少；7）
线粒体基因中，蛋白编码基因 BI$LBI"应用比较
多，&%!LBO4 /和 ()’*+"也有应用，探讨的问题从种
级到科级不等，!7# $%&’L!"# $%&’ 适于属以上阶
元；P）核基因和线粒体基因间以及线粒体基因间数
据的联合分析在解决不同层次的问题中均有应用，

但核基因间的联合分析以及分子数据和形态数据的

联合分析在蚜虫系统发育与进化研究中尚没有应

用。

通过分析发现许多分子标记的适用范围都不是

绝对的，例如线粒体 $%&’基因，一般认为其位于线
粒体上，进化速率较快，比较适合较高阶元的系统发

育分析。在 Q-1 %-D<21 等（7888）的研究中，用其构
建了整个蚜虫类的系统发育树，除了蚜亚科和大蚜

亚科形成单系之外，其他亚科都没有得到良好重建，

尽管他们提出了一个快速辐射的进化假说来解释该

系统树，但是传统形态学所支持的亚科在分子系统

树上都未得到重建仍然为这个假说留下了疑问，我

们不能不对该分子标记是否适于解决整个蚜虫类高

级阶元的问题表示置疑。为使系统发育结果更加可

靠，在一个特定的分类阶元上，可通过更加密集取样

（321=2<O =A.R<01C），或者增加其他标记以不断“改进”
分析结果（BA42$01- !" #$ ?，7888）。我们还发现蚜虫
分子系统发育的研究已经从单纯的系统发育关系分

析逐渐转向以构建系统发育树为着眼点，以探讨某

进化问题为落脚点的综合分析和研究。如兵蚜的演

化（#42$1，!55M），虫瘿的演化（F1/A$ !" #$ ?，788M）以
及取食针叶的起源和演化（&-$.A$>，7888）等进化问
题都是蚜虫系统学家普遍关注的焦点问题，这也正

是为什么蚜虫类的基因测序主要集中在大蚜亚科、

扁蚜亚科、蚜亚科和瘿绵蚜亚科的主要原因（表 !）。
昆虫分子系统学是一个由生物进化问题驱动的

领域，而蚜虫又是一类有着特殊生物学和行为学特

点的昆虫，对蚜虫起源演化的探讨无疑对推动整个

昆虫进化理论研究的发展具有十分重要的意义。所

以未来蚜虫分子系统学的发展方向仍然是通过构建

系统发育树以探讨进化问题。在分子标记的选择及

数据分析方法方面，不断尝试新基因以对蚜虫分子

系统学领域进行充实和拓展，并最终寻求适合蚜虫
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类的“标准标记”（!"#$%#&% ’#&()&）以增加同源序列之
间的可比性及有条件的数据联合分析是未来发展的

趋势和方向。另外值得一提的是：随着蚜虫分子序

列的不断积累，加之由于蚜虫多型性等原因导致传

统形态分类有时无能为力，蚜虫分子分类（’*+),-+#&
"#.*$*’/）也有望在近期发展起来。

致谢 中国科学院动物研究所任珊珊阅读本文初稿

并提出修改意见和建议；两位审稿老师对本文提出
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