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摘要：用蛋白酶K消化法提取并正反链双向测得半翅目盲蝽科盲蝽族 (Mirini)中后丽盲蝽属 (Apolygu~) 

和草盲蝽属 (Lygus)9个种的线粒体DNA细胞色素 b基因片段的序列，应用 Mega计算该两个属 7个种 11个 

Cyt b 432 bp片段序列的碱基组成、核苷酸的种间变异率、所编码的 144个氨基酸的变异率。其核苷酸变异率： 

后丽盲蝽属内小于0．02，草盲蝽属内小于0．08(个别种例外)；两个属种类之间平均变异率都大于 0．10，平均 

为0．15。氨基酸变异率：后丽盲蝽属内种间无变异，而草盲蝽属内只有 L．gemellatus与其他种间有 13个氨基酸 

变异，仅占9．03％；两属各种类间却存在8—11个氨基酸的变异。表明在分子水平上两属之间较之于属内种间 

具有明显的差异，支持将后丽盲蝽从亚属提升为属级分类单元的分类观点。 
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Abstract：Sequences of the Cyt b gene segments on mitoehondrial DNA of 9 species of Apolygus China and Lygua 

Hahn(Heteroptera：Miridae：Mirinae：Mirini)were extracted by means of protease K digesting and sequenced to both 

directions．Nncleotide composition，nucleotide variation ratio between spe cies as well as variation ratio of 144 amino acid 

coded by 1 1 segm ents of 433 bp of the 9 species from the two genera were calculated using phylogenetic analyzing software 

package Mega．Nucleotide variation ratio：less than 0．02 within Apolygus and less than 0．08 within Lygu~(witll the ex- 

ception of a few species)but more than 0．10 between species ofthe two groups wim the average variation of 0．15．Varia- 

tion ratio ofthe amino acid：no difference among the species within Apolygus and Lygus themselves wi山only an exception 

of a difference of 13 amino acid between L．gemellatus and other species within Lygus，but there is stably a variation of 8 

to 11 amino acids．i．e．a 5．6％ to 7．6％ variation between any species exam ined of Apolygus and that of Lygus．It is 

proved that there has been existed distinct difference between these two groups at molecular level and they separated very 

well，which strongly supports the taxonomic opinion that Apolygu~is promoted to a generic taxon． 

收稿日期：2004—05—31；接受日期：2004—09—22 

基金项目：国家自然科学基金资助项 目 (30460024)；内蒙古自治区高等学校重点项目 (2001026)；内蒙古自治区人才开发基金 

(2003)；内蒙古大学生物学博士后流动站科研基金资助项目 

第一作者简介：齐宝瑛 (1959一)，男，理学博士，教授，从事昆虫系统分类学研究。E-mail：baoyingqi@public．hh．nm．cn 

维普资讯 http://www.cqvip.com 

http://www.cqvip.com


5l6 动 物 学 研 究 25卷 

Key words：Cyt b gene；Apolygus；Lygus；Mirini；Taxon；DNA molecular evidence 

自China于 1941年在盲蝽族中建立后丽盲蝽 

亚属 (Apo／yg~)以来，该亚属的分类地位几经变 

更。Carvalho(1959)在他的世界盲蝽科名录中把 

Apolygus放到丽盲蝽属 (Lygocoris)中。之后Wag． 

ner et al(1964)将其移入草盲蝽属 (Lygu,s)，作 

为该属的一个亚属 (Wagner&Weber，1964)。再 

后，Kerzhner(1972，1988)、Kerzhner& Josifov 

(1999)、Yasunaga(1991，1992a，b)、Lu&Zheng 

(1998)又作过多次修订，而近年 Yasunaga&Ya． 

sunaga(2000)已经将 Apolygus属作为盲蝽族 

(Mirini)的一个独立属级单元记载。这些变更和修 

订都是依据形态特征，并无分子生物学方面的证 

据。我们以线粒体DNA中细胞色素 b(Cyt b)基 

因片段作为分子标记，对 Apolyg~属和盲蝽族中与 

其关系最近的、最为古老和典型的类群之一—— 

Lygus属部分种类的基因序列进行分析比较，以期 

在分子水平上为 Apolygus的分类地位提出一些证 

据。 

1 材料与方法 

所采用的7个种的3O号盲蝽标本材料由作者 

及其同事于2000年 8月一2oo2年 8月采自我国内 

蒙古自治区、甘肃、陕西、山东省以及蒙古国的乌 

兰巴托市，并由作者科学分类鉴定，详见表 1。取 

出纯酒精浸泡的标本，去除腹部 (以免腹中内含物 

影响实验结果)，留下头部及胸部，以蛋白酶K消 

化法提取线粒体 DNA，并用琼脂糖凝胶电泳法及 

测定 OD值的方法检测其纯度和浓度。应用 Simon 

(1994)设计的昆虫通用引物对目标基因片段进行 

扩增，引物序列及其长度分别为 5'-TATGTACTAC． 

CATGAGGACAAATATC．3 和 5 ．ATrACACCTCC． 

TAA1-I A1TrAGGAAT．3 。扩增产物委托上海博亚生 

物技术有限公司 (BioAsia)使用小剂量回收试剂盒 

回收提纯，并用ABI 377型全自动序列分析仪进行 

正反链双向测序。采用系统发育分析软件包 DnaS． 

tar(version 5．O1，DnaStar Inc．，1993—2001)以 

及 Mega(version 2．1)(Kumra et al，2001)软件对 

序列进行比较和分析，基于 Kimura系数模型，根 

据 11条Cyt b基因432 bp片段序列，以一致性序 

列作为原始单元为系统树赋根，构建 apo／yg~ 与 

Lygus两属 7个种的Neighbor．Joining(NJ)分子系 

统 进化树 ，并且 以“Boot strap of Phylogeny”以 

1 000次重复作出各个分支的置信度。 

2 结果与分析 

通过提取、对目的基因片段的PCR扩增、纯化 

表 1 本研究所用7个种的采集时间、地点及其ll条 Cyt b基因片段序列的登录号 

Table 1 Accession numbers of 11 unique Cyt b sequences，and locality and date of 7 species used in the 

present study 
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和测序，从被试材料中获得了14条Cyt b基因片段 

的序列，每条序列的长度为485 bp。去除两端引物 

部分，该 Cyt 6基因片段的实际长度为433 bp。使 

用软件包 DnaStar进行比对之后，区分出7个种的 

11条Cyt b基因片段的不同序列 (表 1)，各个序列 

的多态性位点列于表 2。通过比对分析确定每条序 

列的第 1位碱基为三联体密码子的第 3位点，所以 

参加分析的序列应从其第2位点开始，实际长度为 

432 bp。 

应用分子系统分析软件包Mega计算该两个属7 

个种 11个 Cyt 6 432 bp片段序列的碱基组成，在 

Apolygus属中A、T、C、G 4种碱基的平均含量分 

别为 34．7％、37．3％、15．5％、12．5％，A+T半 

均含量高达72．0％，C+G为28．0％；三个碱基位 

点上，A+T含量分别为60．9％、67．4％和87．8％； 

在 Lygus属中分别为 33．2％、34．4％、18．9％、 

13．5％，A+T达 67．6％，而 C+G为 32．4％；三 

个碱基位点上，A+T含量分别为58．5％、67．1％ 

表 2 Lygus和Apotyglls Cyt b基因片段序列和多态性位点 

Table 2 Polymorphic sites in the sequences of 432 bp segment of Cyt b gene 

种类 

Individual name 

序列及多态性位点 
Polymorphic sites in the sequences 

COnS~fflSUS 

．1ucorum 

A．rhamni~ola l 

A．rhamnicola 2 

A．rhamni~ola 3 

A．spinolai 

L．adspersus 1 

L．adspersus 2 

L．口如 ，破，lIP， 

L．gemellatus 

L．rugulipennis l 

L．rugulipennis 2 

Consensus 

A．1ucorum 

A．rhamnicola l 

A．rhamnicola 2 

A．rhamnicola 3 

A．spinolai 

Ladspersus l 

Ladspersus 2 

L．口A ，破，le，l is 

Lgemellatus 

L．rugulipennisl 

Lrugulipennis2 

111l222 

2470369259 

TAAACAATTT 

⋯ TAG．．．C 

⋯ TAG⋯ C 

⋯ TAG⋯ C 

⋯ TAG⋯ C 

⋯ TAG⋯ C 

CGG⋯ T．．． 

． GG⋯ T⋯  

C⋯ ．．G⋯  

⋯ ⋯ ． CA ． 

CGG⋯ T⋯  

CGG⋯ T⋯  

2222222222 

lll234 4 455 

15738147O3 

ATAATACCAT 

⋯ ⋯ ． T．． 

⋯ ⋯ ． T．． 

⋯ ⋯ ．
T ．． 

⋯ ． ． ．
TT ．． 

． ． G．C⋯ ．． 

． ．G．C⋯ ．． 

G⋯ CGTT．． 

．A．T．CT．TC 

． ． G．C⋯ ．． 

． ．G．C⋯ ．． 

1lllll llllllllll llllllll1l 1llllll2 

3445556677 88990000l2 2222333334 4555555667 77888990 

7l30572949 2847367921 2457034796 8123478392 68127698 

TTATTATATG ATATCCCATC ACTATTTTAA TTAGAAATTT TATTCAAA 

⋯ C．⋯ ．A T⋯ ．．T⋯ ．A⋯ ．．A．． ⋯ ⋯ ⋯ ． ⋯ ⋯ ．． 

⋯ C．．⋯ A T⋯ ．．T⋯ ．A⋯ ．．A．． ⋯ ⋯ ⋯ ． ⋯ ．．G．． 

⋯
C．⋯ ．A T．⋯ ．T⋯ ．A⋯ ．．A．． ⋯ ⋯ ⋯ ． ⋯ ．．．．． 

⋯ C⋯ ．．A T⋯ ．．T⋯  ．A⋯ ．．A．． ⋯ ⋯ ⋯ ． ⋯ ．⋯ ． 

⋯ C⋯ ．CA T⋯ ．．T⋯  

⋯ ⋯ ⋯ ． ． ．G．A．．GCT 

⋯ ⋯ ⋯ ．  ． ．
G．A．．GCT 

． C．．A⋯ ．． 

AGT．CCCC．． 

2222222222 

6677888899 

2547167924 

CGAGATACAA 

T．GAT⋯ ．． 

T．GAT⋯ ．． 

T．GAT⋯ ．． 

T．GAT⋯ ．． 

TAGAT．⋯ ． 

⋯ ． ． C．T．T 

⋯ ． ．
C．T．T 

⋯ ． ． C⋯ T 

⋯ ⋯ GTT． 

⋯ ． ．C．T．T 

⋯ ． ． C．T．T 

． C．．A．．⋯  

⋯
A ．A ．T ．T 

． ． G．A．．GCT 

． ． G．A．．GCT 

2333333333 

9000ll1l22 

857834 6925 

AAATTTAAGT 

⋯ C⋯ ⋯  

⋯ C．C⋯ C 

⋯ C⋯ ．A． 

⋯ C⋯ ⋯  

． ． G⋯ ⋯ C 

． T．．C．．．A． 

． T．．C．⋯ ． 

GT⋯ ⋯ ．． 

⋯ ． ．CTG．． 

．T．．C．．．A． 

． T．．C⋯ A． 

． A⋯ ．．A．． ⋯ ⋯ ⋯ ． ⋯ ⋯ ．． 

． ． C．C⋯ GG ACGCT．TG．C CTCC．．T． 

． ． C．C⋯ GG ACGCT．TG．C CTCC．GT． 

． ⋯ CCC．．G ACGCT．TA．C CTCC．GT． 

G．C⋯ ⋯ ．C⋯ ．T．AC． ⋯ ．TG．T 

． ． C．C⋯ GG ACGCT．TG．C CTCC．．T． 

． ．CGC⋯ GG ACGCT．TG．C CTCC．．T． 

3333333333 3333333333 4 4 4 4 4 4 4 4 

23334 4 4556 6667778888 00112223 

9127039581 4783690258 67584573 

AACATATCTA TATGCAGGTT CTATTCTA 

T．．G⋯ ⋯ ⋯ ⋯ ，，，．T．T．．．．T 

T．．G⋯ ⋯ C⋯ ⋯ ⋯ T．T．．．．T 

T．．G⋯ ⋯  ⋯ ⋯ ⋯ ．T．T⋯ ．T 

T．．G⋯ ⋯  ⋯ ⋯ ．．．．T．T．⋯ T 

T．．G⋯ ⋯  ．．C⋯ ⋯ ．T．T⋯ ．T 

． ． T⋯ ．．AC CT．A⋯ AC． 

． ．T⋯ ．．AC CT．A⋯ ．C． 

．G⋯ ⋯ GT CTCA⋯ AC． 

． ．
T．CTCT．T ⋯ CTCAT．C 

． ， T⋯ ．．AC ．T．A⋯ AC． 

． ．T⋯ ．．AC ．T．A⋯ AC． 

． C．C．．A． 

． C．C．．A． 

． C．．CTG． 

． ． ． ． CTA ． 

． C．C．．A． 

． C．C．．A． 
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和77．0％。两个属均显示出第三碱基位点A+T含 

量最高 的趋势，而且 Apolyg’ 属较 Lygus属高 

10．8％ (表 3)。 

比较分析表明，无论是 Apolyg~属还是Lygus 

属的种类，其cyt b 432 bp片段序列的多态性位点 

主要发生在三联体密码子的第 3位点上，分别为 

14．6％和 34．8％；而在第 2位点最少，仅分别为 

1．0％和1．3％(表4)。表明第2碱基位点在三联 

表 3 Lygus和Apolygus Cyt b基因433bp片段序列的核苷酸组成 

Table 3 Nucleotide composition of Cyt b 433 bp sequences of genera Apolygus and Lygus(％) 

表 4 Lygus和Apolygus Cyt b基因432bp片段的多态性和信号位点数 

Table 4 Numbers of polymorphic and informative sites of Cyt b 432 bp sequences of 

Apolygus an d Lygus 
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表 5 Lygus~Apolygus Cyt b基因432bp片段核苷酸的变异率 (左下角)和变异数 (右上角) 

Table 5 Nucleotide variation ratio(below the diagona1)and variation ntmlber(above the diagona1)of 432 bp 

表 6 Lygus和Apolygus Cyt b基因432bp片段编码氨基酸的变异率 (左下角)和变异数 (右上角) 

Table 6 Variation ratio(below the diagona1)and variation number(above the diagona1)of amino acid 

coded from 432 bp segment of Cyt b gene of,4po~gus and Lygus 

种类 Species 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 

1． A．1ucorum 

2． A．rhamnicola l 

3．A．rhamnicola 2 

4．A．rhamnicola 3 

5．A．spinolai 

6．L．adspersus 1 

7．L．adspersus 2 

8．L．alashanensis 

9．L．gemellatus 

10．L．rug~／mnnis 1 

11．L． ipennis 2 

8 

8 

8 

ll 

8 

8 

8 

8 

8 

ll 

8 

8 

8 

8 

8 

ll 

8 

8 

8 

8 

8 

ll 

8 

8 

0．056 0．056 0．056 0．076 0．056 0．056 

0．056 0．056 0．056 0．076 0．056 0．056 

0．056 0．056 0．056 0．076 0．056 0．056 

0．056 0．056 0．056 0．076 0．056 0．056 

0．05 

8 

8 —  

8 一 

ll ll 

8 —  

8 —  

6 0．056 0．056 0．076 0．056 0．056 

— 一 — 一 0．076 —一 —一 

— 一

0．090 —一 —一 

— 一 0．090 —一 —一 

l3 l3 0．090 0．090 

一  一  

l3 一  

一  一  

l3 一  

体密码中是最为保守的。在 Apolygus属 Cyt b基因 

片段中平均多态位点为25个，而在 Lygus属中为 

44．8个，约是前者的二倍。在 Apolyg~属 Cyt b基 

因片段中无信号位点；而在 Lygus属中则平均有 

6．2个信号位点，该属的L．gemellatus信号位点数 

更加明显。这都表明 Lygus属较Apolygus属具有更 

大的分异趋势。 

Cyt b基因432 bp片段序列核苷酸的种间变异 

率，Apolygus属内小于0．02，Lygus属内小于0．08 

(L．gemell~tus与其他种间例外)；但是两个属种类 

之间平均变异率都大于0．10，平均为0．15(表 5)。 

表明在分子水平上两属之间较之于属内种间具有明 

显的差异。基于对 Cyt b基因432 bp片段序列分析 

发现，A．1ucomm与A．rhamnicola变异率≤0．01， 

几乎没有区别。故提出 A．1ucomm (Meyer—Duer， 

1843)=A．rhamnicola(Reuter，1885)的修订建 

议。 

运用Mega分别统计两属各自种类之间由Cyt b 

432 bp序列所编码的 144个氨基酸的变异数，其结 

果为：Apolygus属内种之间无氨基酸变异，而 一 

gus属内只有L．gemellatus与其他种间具有 13个氨 

基酸变异，仅占9．03％。但是 Apolygus与Lygus两 
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属各种类之间却总是存在8—11个氨基酸的变异 

(表6、图 1)。这也是将两属分开的又一有力的分 

子生物学证据。 

基于Kimura系数模型，根据 11条 Cyt b基因 

432 bp片段序列建立Apolygus与Lygus两属7个种 

的NJ分子系统进化树 (图2)。从图中可清楚地看 

出参与分析的种类以 100％的置信度明确地分为 2 

个支系，一支由Lygus属的种类组成，而另一支则 

由Apolygus属的种类组成。 

3 结 论 

本项研究表明，Apolygus属在线粒体 DNA Cyt 

b基因片段的特征上与Lygus属存在着明显的差异， 

所以笔者支持 Yasunaga& Yasunaga(2000)将 

Apolyg 属作为盲蝽族的一个独立属级单元的观 

点。 

! ! ： ： ! ： ! ! 呈 ! ! ! 苎 ! ： ： 
1OO 11o 12O 

H l G I l L 『I T L Y I r I lI I L N L ’ Q L L G D P E N r I P  ̂

H l G I 1 L l I T L Y I r I lI I L N L ’ Q L L G D P E N r I P  ̂

H l G I l L J I T L Y I r I II I L N L ’ Q L L G D P E N r I P  ̂

H l G I I L I I T L Y I P I lI f L N L ’ Q L L G O P E N r I P  ̂
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图 1 Lygus和Apolygus cyt b基因432 bp片段编码氨基酸的变异位点 

Fig．1 Variant sites of ammonia acid coded from 432 bp segment of Cyt b gene in Apolygus and Lygus 
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图2 根据 mtDNA Cyt b基因片段序列构建的Lygus~flApolygus 7种盲蝽的 

NJ分子系统进化树 

Fig．2 Neighbor-Joining(NJ)cladogram of molecular phylogeny of 7 species of Apolygus and 
Lygus established on the sequences of 432 bp segment of Cyt b gene of mitochondrial 

DNA 
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