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相关信息

  本刊中 包含“鳞翅目；系统发育；

线粒体DNA全序列 ”的 相关文章 
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基于线粒体DNA全序列11个蛋白编码基因拼接序列的鳞翅目昆虫系统发育研究*  
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摘要  目前已测定线粒体DNA全序列的鳞翅目昆虫有12种。由于高变异性和强核苷酸组成偏好性，去除了两个

蛋白基因和两个物种，最终以10个鳞翅目物种的11个蛋白编码基因拼接序列对鳞翅目分子系统发育关系进行了

研究。与前人的结果一致，基于11个蛋白编码基因拼接序列数据所构的最大似然树支持鳞翅目，鳞翅目内各总科

和各科均为单系群。与MINET ［1］ 基于形态学数据的结果相同，各总科的系统发育关系为{卷蛾总科＋

［螟蛾总科＋（尺蛾总科＋蚕蛾总科）］}。蚕蛾总科内各科系统发育关系类似于REGIER等 ［2］ 的结

论。  
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