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基于 !"!基因序列的斑腿蝗科部分亚科
的分子系统学研究

马 兰，黄 原!

（陕西师范大学生命科学学院，西安 4H(()’）

摘要：采用 IJF产物直接测序法测定了斑腿蝗科 H(个亚科 H)属 ’’种的 JK!基因 1,1 %C的片段，对序列的碱基
组成进行了分析，并评估了数据集的系统发育信号；最后，以癞蝗科的肃南短鼻蝗作为外群，采用 0L法、MI法、MN
法以及贝叶斯推论法构建了系统树，以解决这些物种所代表的亚科之间的系统发育关系。结果表明：’’种斑腿蝗
科昆虫的 JK!基因序列碱基组成表现强烈的 >O P含量偏向性。对 JK!基因 1,1 %C序列片段构成的全数据组和
根据密码子不同位点划分的密码子第一、第二和第三位点数据组的系统发育信号分析显示，所有数据组都具有一

定的系统发育信息。在 *种方法得到的合一树中发现：（H）星翅蝗亚科、刺胸蝗亚科、黑背蝗亚科、斑腿蝗亚科的亲
缘关系较近；（’）卵翅蝗亚科与稻蝗亚科亲缘关系较近，建议卵翅蝗亚科似乎应归入稻蝗亚科中，板胸蝗亚科与这
两个亚科的关系较近；（3）黑蝗亚科和秃蝗亚科似乎应合并为一个亚科；（*）切翅蝗亚科的 *个属未聚在一起，表明
这些属的区别较大，不是一个单系群；（1）黑蝗亚科和秃蝗亚科关系较近，且与本研究中其他几个亚科的亲缘关系
相对较远。研究结果表明 JK!基因在解决斑腿蝗科的亚科以下属种间的系统发育关系时是一个有效的分子标
记。
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斑腿蝗科（8#+#-+,.!3#%）是蝗总科（:2)!3,!3%#）中
最大的一个科，全世界已知有 ; <<< 多种。我国斑
腿蝗科共计 => 属 ;;> 种（李鸿昌等，?<<@），大部分
分布于长江以南地区，属东洋界种类，物种多样性比

较丰富。该科分布在我国的种类被分为 AB个亚科，
亚科的单系性及它们之间的系统发育关系在国内外

分类学者存在较大的争议。多年来，不同学者从形

态学、细胞学、分子水平等方面对其进行过探讨。近

年来又开始分子水平的研究。郑哲民等（?<<A）应用
C:DE技术对斑腿蝗科 F属 AA种蝗虫的分类关系进
行了研究，从 EG:多态性水平探讨了 F属之间的进
化关系。蒋国芳和陆敢（?<<;）运用 C:DE 技术，分
析了我国蔗蝗属 ; 种蝗虫的 EG:多态性。张建珍
等（?<<;）用 C:DE技术对稻蝗属部分种类的亲缘关
系进行了分析。任竹梅等（?<<?）采用 !"#$ 基因研
究了山稻蝗及相关物种、不同地域日本稻蝗、小稻蝗

等的亲缘关系。刘殿锋等（?<<>）采用 A@H )CG:基
因序列斑腿蝗科 A<亚科 ?<种蝗虫来探讨斑腿蝗科
的单系性及亚科之间的关系。

本研究采用 D8C产物直接测序法测定了斑腿
蝗科 ??种昆虫的线粒体 87!基因 >F> 5.的片段，
以癞蝗科肃南短鼻蝗作为外群，构建系统树，探讨各

属种及亚科之间的系统发育关系。

) 材料与方法

)*) 实验材料
本实验所用标本均为无水乙醇浸泡标本，标本

的来源见表 A，材料取自标本的后足股节。
)*+ 基因组总 ,-.的提取
本实验的 EG:提取采用酚I氯仿I异戊醇法，提

取到的 EG: 加入 ;< J >< "K 灭菌三蒸水溶解，
L ?<M保存。
)*/ 012扩增及测序

D8C扩增所用引物为昆虫特异引物（H!(,- %#
&’ 6，A==N），87!#(（ +CG:KOP）：>QI::R:RSS8:S:RR
:SRS8:I;Q，87!TI@<>：>QIS8R88:8:::RRR8RS:S
8:I;Q，由上海生工生物技术有限公司合成。
扩增体系为 ><"K体积，其中 3GRD（A ((,’UK）

A<"K，V1
? W（?> ((,’UK）>"K，5$&&%)（A< X）>"K，87

!IA、87!I?（A<"(,’UK）各 ?YN"K，R#ZO（?Y> PU"K）
AY?"K，样品 ?"K，加灭菌三蒸水 ??"K。

D8C反应条件：=NM预变性 N (!-，运行循环：
=NM变性 N> "、>FM退火 A (!-、B?M延伸 A (!-，共 ;>
个循环，B?M延伸 F (!-，NM保温。
个别样品在实验中出现非特异的条带，并且经

优化条件无法去除，因此使用了 EG:凝胶回收试剂
盒对其进行了纯化，将纯化结果二次 D8C后测序。
D8C扩增产物和纯化产物交由上海生工生物技术有
限公司和上海博亚生物公司完成测序。

)*3 实验数据的处理和分析
序列用 8’$"+#’[ AYF; 软件（R/,(.",- %# &’ 6，

A==B）软件进行比对，删除两端信号较差的碱基，共
得到长为 >F> 5.的序列，并将序列划分为全数据组
和根据密码子的不同位点划分的密码子第一位、第

二位和第三位数据组，采用 VOS:?Y<（\$(#) %# &’ 6，
?<<A）进行序列组成分析，并对数据集的系统发育信
号进行评估，内容包括替换饱和分析、树长分布分析

和 DRD检验。
在 D:PD!NY<5A<（DD8）（H4,&&,)3，?<<A）中采用

G]法、VD法、VK法构建系统树。在 VD法建树中，
根据碱基的替换饱和程度采用一定的加权策略，性

状优化方式选用加速变换法（:88RC:G），搜索树的
方法采用启发式（/%$)!"+!2）搜索，并统计其树长，同
型指数，自举重抽样和计算衰退指数（3%2#0 !-3%^，
E_）观察分支的支持度。在 G]法建树中，选择不同
替换模型估计序列两两之间的进化距离，然后以邻

接法（G]）构建系统发育树。VK法建树时，进化模型
的选择使用 V,3%’+%"+ ;Y<@ 软件，得到 /KCR选出的
最优模型及模型的相应参数。在 D:PD!中对最优
模型进行设置并赋予具体的参数值，启发式搜索最

大似然树。贝叶斯法建树采用 V)T#0%" ‘;Y< 软件
（a$%’"%-5%2* #-3 C,-Z$!"+，?<<A），以随机树为起始
树，选用的模型与最大似然法得到的最优模型一致，

共运行 A>< <<< 代，每 A<代抽样一次，同时运行 N个
马尔可夫链，在舍弃老化样本后，根据剩余的样本构

建合一树。
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表 ! 样品来源及其 "#!基因序列 $%&’(&)登录号
*(+,% ! -./01% .2 3(45,%6 7(8( (&6 $%&’(&) (11%339.& &/4+%03 .2 7:%90 "#! ;%&% 3%</%&1%3

亚科

!"#$%&’()
种名

!*+,’+-
采集地点

./,%(’0)
采集时间

1%0+

登录号

2+34%35
%,,+--’/3 3/6

稻蝗亚科 78)’3%+ 中华稻蝗 !"#$ %&’()(*’* 陕西长安 9:%3;’%3，!:%%38’ <==<>=? 1@=AABA=

小稻蝗 !"#$ ’(+,’%$+$ 陕西周至 C:/"D:’，!:%%38’ <==<>=A 1@=AAB?=

卵翅蝗亚科 9%E)%3F’3%+ 小卵翅蝗 -$,#$(.$ )/)0$(* 云南勐仑 G+3;("3，H"33%3 IAA?>=J 1@=AAB?A

黑蝗亚科 G+(%3/*(’3%+ 峨眉腹露蝗 1,2&*+3,4),’3/$ 35)’ 陕西长安 9:%3;’%3，!:%%38’ <==K>I= 1@=AAB?L

华阴腹露蝗 1,2&*+3,4),’/$ &2$#’()(*’* 陕西长安 9:%3;’%3，!:%%38’ <==<>=? 1@=AABA<

中华越北蝗 63(7’($%,’* *’()(*’* 四川驰永江 9:’)/3;M’%3;，!’,:"%3 <==N>=J 1@II?=KL

秃蝗亚科 O/F’-&’3%+ 秦岭蹦蝗 8’(393.’*5$ +*’(/’(0)(*’* 陕西柞水 C"/-:"’，!:%%38’ <==<>=A 1@=AABAI

秦岭小蹦蝗 :).393.’*5$ +*’/’(0)(*’* 陕西长安 9:%3;’%3，!:%%38’ <==K>I= 1@=AABAK

刺胸蝗亚科 9)E0%,%30:%,E’F’3%+ 棉蝗 -&3(.,$%,’* ,3*)$ ,3*)$ 海南海口 P%’5/"，P%’3%3 <==K>I= 1@=AABJA

日本黄脊蝗 :$+$(0$ ;$93(’%$ 陕西长安 9:%3;’%3，!:%%38’ <==K>II 1@=AAB?N

切翅蝗亚科 9/*0%,E’F’3%+ 四川凸额蝗 6,$2/’$ *<)+*%&2$()(*’* 贵州荔波 .’#/，2"’D:/" <==K>=J 1@=AAB??

小凸额蝗 6,$2/’$ 5’(2+$ 云南勐腊 G+3;(%，H"33%3 <==<>=J 1@=AABAJ

南方十字蝗 =9’*+$2,2* 5),’.’3($/’* 海南三亚 !%3)%，P%’3%3 <==K>I= 1@=AAB?J

越北胸斑蝗 >9$/$%,’* +3(7’()(*’* 云南勐腊 G+3;(%，H"33%3 <==N>=J 1@=AABAB

斜翅蝗 =2%39+$%,$ 9,$)53,*$ 云南勐腊 G+3;(%，H"33%3 <==N>=J 1@=AABAL

斑腿蝗亚科 9%0%30/*’3%+ 大斑外斑腿蝗 ?)(3%$+$(+39* &25’/’* 海南三亚 !%3)%，P%’3%3 <==K>I= 1@=AAB?B

短角外斑腿蝗 ?)(3%$+$(+39* @,$%&#%),2* 陕西长安 9:%3;’%3，!:%%38’ <==K>II 1@=AABJJ

星翅蝗亚科 9%((’*0%&’3%+ 短星翅蝗 -$//’9+$52* $@@,)A’$+2* 甘肃秦安 @’3’%3，2%3-" IAAA>=? 1@=AABJ?

意大利蝗 -$//’9+$52* ’+$/’%2* 甘肃永靖 H/3;M’3;，2%3-" <==I>=? 1@=AAB?<

黑背蝗亚科 Q)*E+*/,3+&’-’3%+ 长翅素木蝗 8&’,$7’$%,’* *&’,$7’’ 陕西长安 9:%3;’%3，!:%%38’ <==<>=J 1@=AAB?K

云贵素木蝗 8&’,$7’$%,’* #2(7B)’)(*’* 云南大理 1%(’，H"33%3 IAAJ>=? 1@=AAB?I

板胸蝗亚科 !*%0:/-0+3’3%+ 中华板胸蝗 89$+&3*+),(25 9,$*’(’4),25 *’()(*) 贵州罗甸 ."/F’%3，2"’D:/" <==K>=? 1@=AABA?

垛背蝗亚科 R:E’3,:’3%+ 肃南短鼻蝗 1’/%&(),)//$ *2($()(*’* 甘肃肃南 !"3%3，2%3-" <==I>=J 1@=AABAN

= 结果与分析

=>! "#!基因的序列组成和分子进化特征
在测定的 <<种斑腿蝗科昆虫 97!基因 B?B #*

序列中，碱基组成存在明显的偏向性，S，R，2，9含
量分别为 KLTLU，K<TLU，INT=U，ILTAU，S V R 含
量为 LAT<U，2 V 9含量为 K=TAU，在昆虫 2 V 9含
量中（IATBU W KKTIU）（.’" %3F 4+,5+3#%,:，IAA<）属
于较高水平。另外，不同密码子的 S，R，2，9含量也
不同，但都表现明显的 S V R含量偏向性，特别在密
码子第三位，S V R含量高达 ??T?U。密码子第三位
2含量较少，只有 <TKU，并且在不同种间差异较大
（=TBU W NTIU），9含量在不同种间的差异也比较
大（<TLU W IIT?U）。
在比对的序列中，保守位点占 N?TJU，变异位

点占 BITKU，简约信号位点占 NNT?U。密码子第二
位最为保守，其保守位点占所有保守位点数的

BKTKU，密码子第三位可变位点数最多，占所有可变
位点数的 BKTJU，并且，简约信号位点也多集中在
这一位点，其比例为 BBU。可见密码子第三位碱基
的进化速率较快。通过对序列分歧度（未校正的遗

传距离）9 与 X值关系分析发现在分歧度 Y IBU时，
X值一般大于 I，转换多于颠换；在分歧度位于 IBU
W <BU之间时，X值一般在 I左右，即转换和颠换基
本相同；在分歧度 Z <BU时，X值一般小于 I，颠换多
于转换。分类单元的分歧度集中于 IBU W <BU。
不同密码子间，碱基替换也表现一定差异。密

码子第三位发生碱基替换的频率较高，其中转换占

所有转换发生数的 B<U，颠换占 L?U。密码子第二
位碱基替换发生较少，分别占转换发生数的

I=TNU，颠换发生数的 I=U。
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!"! 系统发育信号评估
全数据组的替换饱和分析结果（图 !）表明：颠

换的饱和程度不明显（基本呈直线），但转换有饱和

的趋势（图中有达到一个平台的趋势）。密码子第三

位碱基的饱和替换分析结果（图 "）表明：在这一位
点上颠换与前面三个数据组相似，未达到饱和，但是

转换的饱和趋势比较明显（呈现一个平台）。

图 ! "#种蝗虫 $%!基因全数据组的替换饱和分析
&’() ! *+,-.’.+.’/0 -1.+21.’/0 10134-’- /5 $%! 61.1 -7. ’0 "# -.+6’76 -879’7-

:*：转换 :210-’.’/0；:;：颠换 :210-<72-’/0) 下同 :=7 -1>7 ,73/?)

图 " "#种蝗虫 $%!基因密码子第三位碱基的替换饱和分析
&’() " *+,-.’.+.’/0 -1.+21.’/0 10134-’- /5 .=7 .=’26 9/6/0 8/-’.’/0 /5 $%!(707 ’0 "# -.+6’76 -879’7-

各数据组随机抽样的 !@ @@@ 棵树的树长分布
柱状图均向左偏斜，全数据组、密码子第一位、第二

位和第三位数据组的 (! 值分别为 A !BCD@D#!、
A "B#EF@@"、A #B#GEDF@、A !B@#HED，都具有统计学
显著性（! I @B@!），说明 F 个数据组中都包含较强
的系统发育信号。比较不同数据组的 (!统计值，密
码子第二位 (!值最小，密码子第三位 (!值最大，即
密码子第二位数据组的树长分布图最偏斜，密码子

第三位偏斜度最小。密码子第三位较高的 (! 值显
示其系统发育信息相对其他几个数据组要少。

F个数据组的 J:J检验（随机产生 E @@@个随机
数据矩阵），结果 ! 都是 @B@@@"，显著小于 @B@E，显
示这 F个数据组都具有系统发育信息。
!"# 系统发育分析
在对碱基的替换饱和分析中发现转换呈现饱

和，故对数据组转换和颠换给予不同的权值，以

KLMHE N O N P为进化模型，通过似然法估计的转换
和颠换比（:*Q:;）约为 "，故对转换和颠换给予 ! R "
的权值。图 #是对转换和颠换加权的 SJ树。该树
的同型指数 $O为 @BFG"，TO为 @BC@H。
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分别采用未校正 !!"#$%&’()、*+ ,、-*./0 和
123 4种模型构建 56树，并对结果进行 7 888次重
复抽样的 9::%$%;&<自举检验。4种距离法得到的 56
系统树拓扑结构基本一致，其 =>!$(:;) 分别为
7?+@AB@、7?4/@70、7?08@A@、7?0C+CC。用默认设置
（-*./0）计算这些树的似然值均为 4 @A4?8+/44，似
然值没有差异。56树与 =,树相似，只有 +种凸额
蝗的位置从 =,树的与斑腿蝗亚科为姐妹群关系改

变为 56树的与秃蝗亚科 D黑蝗亚科为姐妹群关系。
应用 =:"E)%)$%软件进行模型的选择结果表明，

最适于拟合该数据集的 F5G进化模型为 123 D H D
1，将选好的 123 D H D 1 模型和估计的各参数在
,GI,!中进行设置，得到一棵似然值为 4 4/A?C877@
的最优树（图 4）。由于数据量较大，所以自举重抽
样将重复次数定义为 788次。

图 C 对 +C种蝗虫 JK!基因进行转换和颠换加权的 =,树
L#MN C =, %;)) :O +C $%P"#)" $<)(#)$ O;:Q %R) %;&’$#%#:’ &’" %;&’$S);$#:’ T)#MR%)" $(R)Q) &’&EU$#$

图中分支上面的数字是 9::%$%;&< 7 888次重复抽样的置信值，只显示分支支持度大于 08V置信值；分支下面的数字是衰退W支持指数值，在未

标出分支上的该指数为 8。5PQ9);$ &9:S) %R) 9;&’(R)$ #’"#(&%) %R) 9::%$%;&< <);()’%&M)$（7 888 ;)<E#(&%)$），:’EU X 08V 9;&’(R)$ &;) $R:T)"；’PQ9);$

9)E:T %R) 9;&’(R)$ &;) ;)$(&E)" Y;)Q);’$ $P<<:;% #’"#()$，T#%R 8 P’$R:T)"N

在 =;Y&U)$ ZC?8中运行数据文件，选用极似然
法模型选择得到的 123 D H D 1模型，以随机树为起
始树，共运行 708 888代，每 78代抽样一次，共得到
70 887棵树、及其相对的似然值和模型参数。将开
始的 +8 888 代作为老化（9P;’!#’）数据舍弃，仅对剩
余的 7C 888次抽样计算合一树。图 0是最终得到的
完全合一树。

采用 4种系统树构建方法得到的系统树拓扑结
构存在一定的差别，选择 =[法、YH法、56法和对转
换和颠换加权的 =,法的系统树进行比较，=[法和
YH法树的拓扑结构基本相同，56法和 =,法与之相

比存在一定差别。对这 4棵树进行合一，得到如图
A所示的 08V合一树。由合一树可见：（7）星翅蝗
亚科、刺胸蝗亚科、黑背蝗亚科、斑腿蝗亚科的亲缘

关系较近；（+）卵翅蝗亚科与稻蝗亚科亲缘关系较
近，卵翅蝗亚科似乎应归入稻蝗亚科中，板胸蝗亚科

与这两个亚科的关系较近；（C）黑蝗亚科和秃蝗亚科
似乎应合并为一个亚科；（4）切翅蝗亚科内部属种之
间以及它与上述几个亚科的系统发育关系未得到解

决；（0）黑蝗亚科、秃蝗亚科与本研究中其他几个亚
科相比较亲缘关系较远。
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图 ! 基于 "#$ % & % "模型构建的 ’(种蝗虫的 )*树
+,-. ! )* /011 23 ’( 4/56,16 4718,14 9:416 2; /<1 "#$ % & % " =261>

分支上的数字表示 922/4/0:7 ?@@次重复抽样的置信值，只显示分支支持度大于 A@B置信值。C5=9104 :92D1 /<1 90:;8<14 ,;6,8:/1 /<1 922/4/0:7

71081;/:-14（?@@ 017>,8:/14），2;>E F A@B 90:;8<14 :01 4<2G16.

图 A 贝叶斯推论法构建的 ’(种蝗虫的系统树
+,-. A H<E>2-1;1/,8 /011 23 ’( 4/56,16 4718,14 29/:,;16 302= I:E14,:; :;:>E4,4

后验概率值注明在分支上。C5=9104 2; /<1 /011 0170141;/ /<1 D:>514 23 724/10,20 7029:9,>,/E D:>514.
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图 ! "#种蝗虫的 $%树、贝叶斯树、&’树和 ($)树的 *+,合一树
-./0 ! *+, 123453464 7855 29 "# 476:.5: 4;51.54 982< $% 7855，=> 7855，&’ 7855，?3: (5./@75: $) 7855

! 讨论

!"# $$种斑腿蝗种间及亚科间系统发育关系的讨
论

采用线粒体 AB!基因序列，通过常用的 C类不
同的方法构建的斑腿蝗科 D+个亚科 D!属 "" 种蝗
虫的系统发育关系，结果发现 $%法和 =>法构建的
系统树拓扑结构一致，&’法、$)法系统树与它们存
在一定区别，为了获得最大的一致性结论，我们对这

C种方法获得的系统树构建了合一树。
从合一树上可以将所研究的类群分为 ! 个分

支：

分支"只有越北胸斑蝗，显示该种与其他种类
的关系疏远。

分支!是（（（星翅蝗亚科，刺胸蝗亚科）黑背蝗
亚科）斑腿蝗亚科）。包括外斑腿蝗属（大斑外斑腿

蝗，短角外斑腿蝗），星翅蝗属（短星翅蝗，意大利

蝗），棉蝗属（棉蝗），黄脊蝗属（日本黄脊蝗），素木蝗

属（长翅素木蝗，云贵素木蝗）。郑哲民等（"++D）研
究了斑腿蝗科部分种类 EF)G带型变异并进行聚类
分析，发现星翅蝗属、素木蝗属、外斑腿蝗属相聚，并

分析指出在形态上，它们均属于前翅发达型，并且这

些属的雄性外生殖器的特征也比较一致。马恩波等

（"++D）对斑腿蝗科精小管形态的研究发现，棉蝗属、
黄脊蝗属、星翅蝗属、素木蝗属的精小管形态具有一

定的相似性。这些分子和形态学方面的证据说明了

上述亚科中的属种具有较近的亲缘关系。

分支#为（稻蝗亚科 H 卵翅蝗亚科，板胸蝗亚
科）。该分支包括稻蝗属（中华稻蝗、小稻蝗），卵翅

蝗属（小卵翅蝗），板胸蝗属（中华板胸蝗）。在该分

支中中华稻蝗与小卵翅蝗先聚再与小稻蝗相聚，这

显示卵翅蝗亚科与稻蝗亚科似乎应合为一个亚科。

D!I 8E&F序列分析的结果是卵翅蝗、伪稻蝗和稻蝗
三者有很近的亲缘关系（刘殿锋等，"++*）。作为关
系较近的种类它们在形态学上的区别主要是：稻蝗

亚科的前、后翅发达，前翅前缘具发音齿，后足胫节

端半部通常呈片状扩大；卵翅蝗亚科的前翅侧置，无

发音齿，后足胫节端半部不呈片状扩大。马恩波和

郭亚平（DJJ*）的细胞学研究发现稻蝗属和卵翅蝗属
的染色体常规核型和 A带带型方面存在共性。卵
翅蝗属自 DKLK年建立以来，在亚科级的分类地位上
发生了多次变动。卵翅蝗属在以前一直被归属于稻

蝗亚科，但也因“卵翅蝗翅的退化，产生了行为学上

KKJ 昆虫学报 !"#$ %&#’(’)’*+"$ ,+&+"$ CJ卷



的间断”，所以印象初（!"#$）曾把它与侧翅型的秃蝗
属置于同一亚科———秃蝗亚科之中。席碧霞和郑哲

民（!""#）在对稻蝗属和卵翅蝗属的前肠形态研究认
为二者的前肠有相似的方面，但同时它们之间也存

在不少差异，卵翅蝗不应再保留在稻蝗亚科内，而卵

翅蝗与秃蝗亚科的前肠形态区别较大，将它放在秃

蝗亚科是不妥的，因此支持成立单独的一新亚科

———卵翅蝗亚科。此处我们从分子角度的研究似乎

更支持将卵翅蝗亚科保留在稻蝗亚科内。在我们的

研究中板胸蝗亚科与稻蝗亚科和卵翅蝗亚科相聚，

显示它们具有较近的关系。板胸蝗亚科在形态分类

性状上以前胸腹板突呈板状而与其他亚科相异，席

碧霞和郑哲民（!""#）研究了卵翅蝗属等 %个属的前
肠形态，并与 &’()*+(),-), 和 .,),/0)1(+20,),（!"3%）
研究的板胸蝗属和稻蝗属前肠形态进行比较，发现

它们具有许多共同特征，这些特征与斑腿蝗科其他

类群特征明显不同，表明它们之间亲缘关系较近。

马恩波等（$44!）对板胸蝗亚科的分析表明其精小管
形态与稻蝗亚科相似，以短棒状和梭形为主。上述

形态学研究也支持我们的结论。

分支!、"分别为（四川凸额蝗，小凸额蝗）和
（南方十字蝗，斜翅蝗），它们属于切翅蝗亚科的凸额

蝗属、十字蝗属和斜翅蝗属。十字蝗属和斜翅蝗属

亲缘关系较近，它们在形态学上的特征也较为相似：

体型都小，前翅顶端斜切，雄性腹部末节背板后缘具

尾片。本研究中切翅蝗亚科的 %个属未聚在一起，
表明这些属的区别较大，不是一个单系群，这也与

!56 (78.的结果一致（刘殿锋等，$449）。
分支#是秃蝗亚科 : 黑蝗亚科。包括蹦蝗属

（秦岭蹦蝗），小蹦蝗属（秦岭小蹦蝗），腹露蝗属（峨

眉腹露蝗，华阴腹露蝗），越北蝗属（中华越北蝗），这

些属种的分支关系为（（（峨眉腹露蝗，华阴腹露蝗）

秦岭蹦蝗）（中华越北蝗，秦岭小蹦蝗））。本研究的

各种方法都强力支持上述属种组成的分支。因此，

我们认为这两个亚科似乎应合并为秃蝗亚科。刘殿

锋等（$449）的 !56 (78.序列数据也支持将黑蝗亚
科和秃蝗亚科合为一个亚科———秃蝗亚科。黑蝗亚

科和秃蝗亚科在形态学上本就十分相似，主要区别

是前者的雌雄两性前、后翅均很发达，到达或超过腹

端，有时前后翅均短缩，但仍在背面相互毗连；后者

雌雄两性前、后翅均退化为鳞片状，侧置，在背面较

宽地分开。在斑腿蝗科的分类学研究历史上，秃蝗

族（或亚科）（;<=+2>+,+或 ;<=+>+,)?）和黑蝗族（或亚
科）（&?*),<@*+,+ 或 &?*),<@*+,)?）常常指的是同一类

斑腿蝗。李保平（!""%）对中国斑腿蝗类属级分类单
元的分支分析中，蹦蝗属、小蹦蝗属、腹露蝗属和越

北蝗属等 聚 为 一 个 支———黑 蝗 支（ !"#$%&’#()
A*)=?）。马恩波等（$44!）对蹦蝗属、小蹦蝗属、腹露
蝗属和越北蝗属等的精小管形态研究发现特征极为

相似，基本都属于粗短形。这些结论也都支持我们

的观点。

此外，在合一树上还发现分支#与其他几个分
支明显分开，说明黑蝗亚科和秃蝗亚科较其他几个

亚科的亲缘关系要远。

!"# $%!基因在斑腿蝗科昆虫系统发育关系研究
中的有效性

线粒体 BC$基因作为一种分子标记，在昆虫分
子系统学中已成为应用最为广泛的一个基因。利用

该基因可以很好地解决昆虫较低分类单元如属、种

及种下分类水平的系统发育关系，但是，由于具有进

化速率快的特点，使得该基因在解决昆虫高级分类

水平如科、亚科等系统发育关系中的应用受到一定

限制（卜云和郑哲民，$449）。
在本研究中我们测定了 BC$基因 9#9 D@序列，

占该基因全长序列（5#% D@左右）的 #9E9F，序列长
度基本可代表该基因的特征，并且对序列数据组系

统发育信号的评估表明所测定的 BC$基因序列片
段包含较强的系统发育信息。在应用该基因构建系

统发育树时发现，BC$基因在解决系统树末端分
支，即亚科内属间、属内种间的关系时能力较强，各

种支持度参数均较高，是一个有效的分子标记，但也

存在替换饱和及对亚科之间的分辨率低等缺点。

致谢 陕西师范大学生命科学学院牛瑶博士协助鉴

定标本，在此深表感谢！
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