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摘要：［目的］香樟齿喙象是近年来发现的一种危害香樟的单食性蛀干害虫，为探索其系统发育地位和遗传进化关

系，本研究分别扩增香樟齿喙象的 ｍｔＤＮＡＣＯＩ、１８ＳｒＤＮＡＶ４、Ｖ７区和２８ＳｒＤＮＡＤ２区序列。［方法］采用邻接法
（ｎｅｉｇｈｂｏｕｒｊｏｉｎｉｎｇ）和极大似然法（ｍａｘｉｍｕｍｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ）构建不同序列的系统发育树，分析香樟齿喙象与象甲科 Ｃｕｒ
ｃｕｌｉｏｎｉｄａｅ其它种类同源序列的碱基组成及系统进化特点，从分子水平探讨香樟齿喙象的分类地位。［结果］表明：
ＣＯＩ与ｒＤＮＡ均显示香樟齿喙象与同科同族的魔喙象亚科Ｍｏｌｙｔｉｎａｅ、树皮象族Ｈｙｌｏｂｉｉｎｉ种类遗传距离最为相近，虽
然无法比对到同属下的种类，但支持香樟齿喙象归为魔喙象亚科树皮象族的观点。［结论］通过比较发现，２８ＳｒＤ
ＮＡ序列分析结果印证了香樟齿喙象目前的分类地位，本研究为香樟齿喙象在分子水平上的鉴定提供了理论依据。
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　　象甲科Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｄａｅ在鞘翅目昆虫中种间变异
程度极其复杂，不同地区受到环境、植被等因子的影

响往往出现与各区系生态环境相适应的象虫种

类［１］。象甲科昆虫均为植食性害虫，幼虫和成虫对
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寄主植物的根、茎、叶、花、果、种子、幼芽和嫩梢等部

位均有不同程度的危害，其中幼虫阶段长期蛀食植

物内部，破坏输导组织，危害最为严重［２］。香樟齿喙

象（Ｐａｇｉｏｐｈｌｏｅｕｓｔｓｕｓｈｉｍａｎｕｓ）隶属鞘翅目 Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ
象甲科 Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｄａｅ魔喙象亚科 Ｍｏｌｙｔｉｎａｅ树皮象
族Ｈｙｌｏｂｉｉｎｉ齿喙象属 Ｐａｇｉｏｐｈｌｏｅｕｓ［３－４］，是一种重要
的钻蛀性害虫。分布于我国（上海和福建）和日本，

２０１４年首次报道其在上海危害香樟（Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ
ｃａｍｐｈｏｒａ（Ｌ．）Ｐｒｅｓｌ），且被鉴定为中国新记录种［３］。

以幼虫钻蛀香樟主干和侧枝的韧皮部和木质部，常

常导致树势衰弱，生长不良，易受其他病虫害的

侵害［５］。

随着分子系统学研究的逐步深入，通过分子生

物信息学对物种分类地位进行鉴定的分析技术日趋

成熟。分子系统学的研究主要是依据 ＤＮＡ和蛋白
质序列，其主要原理是通过分子遗传标记，将各物种

进行系统分析，以此探讨各物种在遗传进化中的分

类地位。常用的分子标记主要有进化速率快，具有

母系遗传，几乎不发生重组的核外线粒体 ＤＮＡ中细
胞色素氧化酶第亚基（Ｃｔｙｏｃｈｒｏｍｅｏｘｉｄａｓｅｓｕｂｕｎｉｔ
Ｉ）［６－７］，以及进化速率较慢，各区保守性不同的核内
核糖体ＤＮＡ（ＲｉｂｏｓｏｍａｌＤＮＡ，ｒＤＮＡ）［８］。但是无论
是以线粒体基因还是核基因作为标记，都有各自的

优缺点，不能全面反映物种间的真实进化关系，因此

联合基因的应用已成为研究昆虫分子系统发育学领

域的一种发展趋势。ＣＯＩ基因与 ｒＤＮＡ基因的进化
速率不同，适用于不同的分类阶元，因此可以相互弥

补和验证，从而更全面、准确的反映系统发育关系。

Ｍａｌｖａｄｉ利用１８ＳｒＤＮＡ构建了象虫总科 Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎ
ｏｉｄｅａ的系统发育树，并提出１８ＳｒＤＮＡ的部分序列
适用于科级以上阶元的分类［９－１１］。黄华平等根据

国内外研究结果对常用的几种分子标记的特点、适

用范围进行了总结［１２］。张健等分别用线粒体 １６Ｓ
ｒＤＮＡ和核糖体 ２８ＳｒＤＮＡ为分子标记对天牛亚科
Ｃｅｒａｍｂｙｃｉｎａｅ间系统发育关系做了系统研究，分析
了天牛亚科 Ｃｅｒａｍｂｙｃｉｎａｅ的进化关系［１３－１４］。近几

年，国内利用分子生物学对部分象甲科昆虫的系统

进化分析也取得了一定成果，王志良和张润志曾结

合已有研究，通过传统形态学结合分子生物学方法，

综合比较小蠹亚科Ｓｃｏｌｙｔｉｎａｅ分类地位，认同小蠹亚
科是象甲科的一个亚科的结论［１５］。栾丰刚等通过

对ＣＯＩ基因标记分析萧氏松茎象（Ｈｙｌｏｂｉｔｅｌｕｓｘｉａｏｉ）
的分类地位，为萧氏松茎象的鉴定提供了可靠的分

子生物学依据［１６］。

本研究通过对香樟齿喙象成虫的线粒体ＣＯＩ基
因和核糖体１８ＳｒＤＮＡ、２８ＳｒＤＮＡ进行测序分析，与
ＧｅｎＢａｎｋ已有的象甲科昆虫的相关基因序列比对，
探讨研究香樟齿喙象在象甲总科中的系统进化关

系，为分子鉴定、生物学、生态学及防治技术等研究

提供参考依据。

１　材料与方法
１．１　供试昆虫及试剂

供试昆虫：香樟齿喙象（Ｐ．ｔｓｕｓｈｉｍａｎｕｓ）的成虫
采自上海市松江区泖冈镇香樟（Ｃ．ｃａｍｐｈｏｒａ（Ｌ．）
Ｐｒｅｓｌ）人工林，将采集的成虫置于１００％的乙醇溶液
中，带回室内于－２０℃冰箱保存备用。

主要试剂：ＤＮＡ提取试剂购自生工生物工程
（上海）股份有限公司，ＤＮＡ聚合酶、琼脂糖凝胶纯
化回收试剂盒购自宝生物工程（大连）有限公司，基

因克隆相关试剂盒购自北京全式金生物技术有限

公司。

１．２　基因组ＤＮＡ提取
采用磁珠法提取基因组ＤＮＡ：取虫体约３０ｇ，用

双蒸水冲洗去除残留乙醇后，将组织进行研磨，加入

适量的裂解液及蛋白酶 Ｋ，随后根据基因组提取试
剂盒（上海生工）进行操作，利用ＮａｎｏＤｒｏｐ１０００紫
外分光光度计（ＴｈｅｒｍｏＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ，Ａｍｅｒｉｃａ）和琼脂糖
凝胶电泳对所抽提出的总 ＤＮＡ进行浓度和纯度
（ＯＤ２６０／２８０）检测，检测合格的 ＤＮＡ置于 －２０℃保
存备用。

１．３　ＰＣＲ扩增和测序
１．３．１　引物设计　ＣＯＩ引物参照 Ｌｏｘｄａｌｅ等［１７］合

成：Ｃ１Ｊ１７１８（５′ＧＧＡＧＧＡＴＴＴＧＧＡＡＡＴＴＧＡＴＴＧＴ
ＴＣＣ３′） 和 Ｃ１Ｎ２１９１ （５′ＣＣＣＧＧＴＡＡＡＡＴＴＡ
ＡＡＡＴＡＴＡＡＡＣＴＴＣ３′）；１８ＳｒＤＮＡＶ４区和 Ｖ７区的
扩增引物片段参照 Ｒａｕｐａｃｈ等［１８］：ＣＶ４Ｆ（５′ＴＧＧＴ
ＧＣＣＡＧＣＡＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ３′）和 ＣＶ４Ｒ（５′ＣＣＴＣＴＡ
ＡＣＧＴＣＧＣＡＡＴＡＣＧＡＡＴＧＣＣＣ３′），ＣＶ７Ｆ（５′ＣＴＴＡ
ＡＡＧＧＡＡＴＴＧＡＣＧＧＡＧＧＧＣＡＣＣＡＣＣ３′） 和 ＣＶ７Ｒ
（５′ＧＡＴＴＣＣＴＴＣＡＧＴＧＴＡＧＣＧＣＧＣＧＴＧ３′）及 ２８Ｓ
ｒＤＮＡＤ２区基因序列的引物参照 Ｇｉｌｌｅｓｐｉｅ等［１９］：

Ｄ２Ｆ（５′ＧＧＡＣＣＣＧＴＣＴＴＧＡＡＡＣＡＣ３′）和 Ｄ２Ｒ（５′
ＧＣＡＴＡＧＴＴＣＡＣＣＡＴＣＴＴＴＣ３′）。
１．３．２　ＰＣＲ扩增及测序　ＰＣＲ反应体系含 １０×
ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ５．０μＬ、ｄＮＴＰ４．０μＬ、ＤＮＡ模板 １．０

９７
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μＬ、Ｔａｑ酶０．５μＬ、上下游引物各１μＬ、无菌水补至
５０μＬ。ＰＣＲ条件为：９５℃预变性 ５ｍｉｎ，９４℃变性
３０ｓ，５０℃退火 １ｍｉｎ，７２℃延伸 ９０ｓ，循环 ３５次，
７２℃充分延伸７ｍｉｎ。将 ＰＣＲ扩增产物于２％的琼
脂糖凝胶电泳上检测并回收，回收产物与 ｐＥＡＳＹ
Ｔ１载体连接，转化大肠杆菌Ｔｒａｎｓ１Ｔ１，涂布过夜
培养后筛选出阳性克隆，送至上海杰李生物技术有

限公司测序。

１．４　序列处理及分析
利用软件 ＭＥＧＡ５．１［２０］和 ＳｅｑＭａｎ［２１］，进行序

列的拼接与比对，确保获得目的基因片段。拼接好

的序列提交 ＮＣＢＩ（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．
ｇｏｖ／）进行同源性比对，防止外源基因的污染，并获
得近缘种的ＣＯＩ和ｒＤＮＡ基因序列（表１）。并选取
鞘翅目中与象甲科亲缘关系较为接近的种作为外种

群，以避免构建进化树时产生长枝吸引现象［２２］。将

所得序列载入软件ＣｌｕｓｔａｌＸ１．８３［２３］进行比对，比对
结果导入ＭＥＧＡ５．１［２０］，计算序列间的遗传距离并
进行碱基替换饱和度分析。分别采用最大似然法

（ｍａｘｉｍｕｍｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，ＭＬ）和邻接法（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎ
ｉｎｇ，ＮＪ）构建系统发育树。

表１　用于进化树构建的ＣＯＩ、１８ＳｒＤＮＡ（Ｖ４及Ｖ７）、２８ＳｒＤＮＡ（Ｄ２）序列基因登录号
Ｔａｂｌｅ１　ＧｅｎＢａｎｋａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｕｍｂｅｒｓｏｆＣＯＩ，１８ＳｒＤＮＡ（Ｖ４ａｎｄＶ７），２８ＳｒＤＮＡ（Ｄ２）ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ｕｓｅｄｉｎｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅ

科／亚科
ｆａｍｉｌｙ／ｓｕｂｆａｍｉｌｙ

ＣＯＩ种
ｓｐｅｃｉｅｓ

登录号

ａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｕｍｂｅｒ
科／亚科

ｆａｍｉｌｙ／ｓｕｂｆａｍｉｌｙ
１８ＳｒＤＮＡＶ４
种ｓｐｅｃｉｅｓ

登录号

ａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｕｍｂｅｒ
Ｃｒｙｐｔｏｒｈｙｎｃｈｉｎａｅ Ｋｙｋｌｉｏａｃａｌｌｅｓｐｒｏｖｉｎｃｉａｌｉｓ ＧＵ９８７８９４．１ Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｎａｅ Ｅｕｓｏｍｕｓｏｖｕｌｕｍ ＪＮ６１９０９０．１
Ｍａｇｄａｌｉｎａｅ Ｍａｇｄａｌｉｓｒｕｆｉｃｏｒｎｉｓ ＫＪ９６２５６２．１ Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｎａｅ Ａｃａｌｌｅｓｐｔｉｎｏｉｄｅｓ ＡＪ８５０００２．１
Ｃｅｕｔｏｒｈｙｎｃｈｉｎａｅ Ｃｅｕｔｏｒｈｙｎｃｈｕｓｇａｌｌｏｒｈｅｎａｎｕｓ ＤＱ０５８７００．１ Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｎａｅ Ｃｌｅｏｐｏｍｉａｒｕｓｍｅｒｉｄｉｏｎａｌｉｓ ＪＸ０９１１７０．１
Ｅｎｔｉｍｉｎａｅ Ｎａｕｐａｃｔｕｓａｍｂｉｇｕｕｓ ＡＹ７９０８７９．１ Ｍｏｌｙｔｉｎａｅ Ｃａｌｖｅｒｔｉｕｓｔｕｂｅｒｏｓｕｓ ＡＦ３８９０７０．１
Ｂａｒｉｄｉｎａｅ Ｂａｒｉｓｐｉｃｉｃｏｒｎｉｓ ＫＭ４３９３１２．１ Ｅｎｔｉｍｉｎａｅ Ｐｏｌｙｄｒｕｓｕｓｓｅｒｉｃｅｕｓ ＡＦ２５００８６．２
Ｃｅｕｔｏｒｈｙｎｃｈｉｎａｅ Ｃｅｕｔｏｒｈｙｎｃｈｕｓｒａｐａｅ ＤＱ０５８７０２．１ Ｍｏｌｙｔｉｎａｅ Ｔｒａｎｅｓｌｙｔｅｒｉｏｉｄｅｓ ＫＰ４１９３２１．１
Ｃｅｕｔｏｒｈｙｎｃｈｉｎａｅ Ｃｅｕｔｏｒｈｙｎｃｈｕｓｅｒｙｓｉｍｉ ＤＱ０５８６９８．１ Ｍｏｌｙｔｉｎａｅ Ｓｙｍｐｉｅｚｏｓｃｅｌｕｓｓｐｅｎｃｅｉ ＫＰ４１９３０４．１
Ｓｃｏｌｙｔｉｎａｅ Ｘｙｌｏｃｌｅｐｔｅｓａｄｅｎｉａｅ ＪＸ２６３８１９．１ Ｓｃｏｌｙｔｉｎａｅ Ｉｐｓｌｅｃｏｎｔｅｉ ＫＪ５３１０８５．１
Ｅｎｔｉｍｉｎａｅ Ｇａｌａｐａｇａｎｕｓａｓｈｌｏｃｋｉ ＡＦ２１１４８８．１ Ｓｃｏｌｙｔｉｎａｅ Ｉｐｓｐｉｎｉ ＫＪ５３１０８１．１
Ｂａｒｉｄｉｎａｅ Ｂｒａｃｈｙｐｅｒａｚｏｉｌｕｓ ＫＭ４４７８１５．１ Ｓｃｏｌｙｔｉｎａｅ Ｉｐｓｔｙｐｏｇｒａｐｈｕｓ ＫＪ５３１０７８．１
Ｈｙｐｅｒｉｎａｅ Ｈｙｐｅｒａｐｏｓｔｉｃａ ＫＵ１８８４００．１ Ｃｙｃｌｏｍｉｎａｅ Ｔａｌａｕｒｉｎｕｓｓｕｂｖｉｔｔａｔｕｓ ＡＦ３８９０５４．１
Ｈｙｐｅｒｉｎａｅ Ｈｙｐｅｒａｄｉｖｅｒｓｉｐｕｎｃｔａｔａ ＫＲ４８７１６６．１ Ｓｃｏｌｙｔｉｎａｅ Ｐｉｔｙｏｋｔｅｉｎｅｓｍｉｎｕｔｕｓ ＡＦ３０８３４２．１
Ｍｏｌｙｔｉｎａｅ Ｈｙｌｏｂｉｔｅｌｕｓｘｉａｏｉ ＫＣ４７６４４４．１ Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｎａｅ Ｒｈｉｎｕｓａｂｉｐｕｓｔｕｌａｔａ ＪＸ０９１１４６．１
Ｍｏｌｙｔｉｎａｅ Ｈｙｌｏｂｉｕｓａｂｉｅｔｉｓ ＥＦ４５０１２２．１ Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｎａｅ Ｒｈｉｎｕｓａｎｅｔａ ＪＸ０９１１２２．１
Ｃｅｒａｍｂｙｃｉｄａｅ Ｄｅｓｉｓａｖａｒｉａｂｉｌｉｓ ＦＪ５５９００８．１ Ｅｎｔｉｍｉｎａｅ Ｂａｒｙｐｅｉｔｈｅｓｐｅｌｌｕｃｉｄｕｓ ＪＮ６１９０４７．１
Ｓｃｏｌｙｔｉｎａｅ Ｈｙｌｅｓｉｎｕｓｖａｒｉｕｓ ＫＣ８４５４６２．１ Ｌａｍｉｉｎｅａ Ａｎｏｐｌｏｐｈｏｒａｇｌａｂｒｉｐｅｎｎｉｓ ＫＦ１４２０７７．１
Ｌｅｐｔｕｒｉｎａｅ Ｎａｎｏｓｔｒａｎｇａｌｉａｃｈｕｊｏｉ ＦＪ５５９０２９．１ Ｌａｍｉｉｎｅａ Ａｎｏｐｌｏｐｈｏｒａｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ＫＦ１４１９４９．１
Ｅｎｔｉｍｉｎａｅ Ｎａｕｐａｃｔｕｓｄｉｓｓｉｍｕｌａｔｏｒ ＪＸ４４０４９７．１ Ｌａｍｉｉｎｅａ Ｍｏｎｏｃｈａｍｕｓａｌｔｅｒｎａｔｕｓ ＫＦ１４１９６１．１
Ｃｅｕｔｏｒｈｙｎｃｈｉｎａｅ Ｃｅｕｔｏｒｈｙｎｃｈｕｓｆａｌｌａｘ ＤＱ０５８６９９．１ Ｅｎｔｉｍｉｎａｅ Ｐａｃｈｙｌｏｂｉｕｓｐｉｃｉｖｏｒｕｓ ＡＦ２５０１０３．２
科／亚科

ｆａｍｉｌｙ／ｓｕｂｆａｍｉｌｙ
１８ＳｒＤＮＡＶ７
种ｓｐｅｃｉｅｓ

登录号

ａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｕｍｂｅｒ
科／亚科

ｆａｍｉｌｙ／ｓｕｂｆａｍｉｌｙ
２８ＳｒＤＮＡＤ２
种ｓｐｅｃｉｅｓ

登录号

ａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｕｍｂｅｒ
Ｃｒｙｐｔｏｒｈｙｎｃｈｉｎａｅ Ａｃａｌｌｅｓｐｔｉｎｏｉｄｅｓ ＡＪ８５０００２．１ Ｅｎｔｉｍｉｎａｅ Ｔｒｉｃｈａｌｏｐｈｕｓｃａｕｄｉｃｕｌａｔｕｓ ＫＵ７４８５４６．１
Ｈｙｐｅｒｉｎａｅ Ｈｙｐｅｒａｐｏｓｔｉｃａ ＪＸ２３９４３８．１ Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｄａｅ Ａｅｓｉｏｔｅｓｎｏｔａｂｉｌｉｓ ＦＪ８６７６５４．１
Ｅｎｔｉｍｉｎａｅ Ｓｃｉａｐｈｉｌｕｓａｓｐｅｒａｔｕｓ ＪＮ６１９１０５．１ Ｓｃｏｌｙｔｉｎａｅ Ａｍｂｒｏｓｉｏｄｍｕｓａｅｇｉｒ ＦＪ８６７６５５．１
Ｍａｇｄａｌｉｎａｅ Ｍａｇｄａｌｉｓｂａｒｂｉｃｏｒｎｉｓ ＪＮ６１９０１９．１ Ｂｒｅｎｔｉｄａｅ Ａｐｏｒｈｉｎａａｕｓｔｒａｌｉｓ ＦＪ８６７６５７．１
Ｃｒｙｐｔｏｒｈｙｎｃｈｉｎａｅ Ｂｅｐｈａｒｕｓｅｌｌｉｐｔｉｃｕｓ ＦＪ８６７７４０．１ Ｃｏｓｓｏｎｉｎａｅ Ａｒａｕｃａｒｉｅｔｉｕｓｖｉｒｉｄａｎｓ ＦＪ８６７６５８．１
Ｅｎｔｉｍｉｎａｅ Ｍｅｉｒａｃｒａｓｓｉｃｏｒｎｉｓ ＤＱ３３７１１３．１ Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｎａｅ Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｖｅｏｐｉｃｔｕｓ ＦＪ８６７６７５．１
Ｃｈｒｙｓｏｍｅｌｉｄａｅ Ｌｉｌｉｏｃｅｒｉｓｍｅｒｄｉｇｅｒａ ＡＪ８４１４４５．１ Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｎａｅ Ｅｉｓｉｎｇｉｕｓｃｈｕｓｑｕｅａｅ ＦＪ８６７６８０．１
Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｎａｅ Ｇｙｍｎｅｔｒｏｎａｎｔｉｒｈｉｎｉ ＡＪ８５０００４．１ Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｄａｅ Ｇｙｍｎｅｔｒｏｎｔｅｔｒｕｍ ＦＪ８６７６８４．１
Ｅｎｔｉｍｉｎａｅ Ｓｉｔｏｎａｓｔｒｉａｔｅｌｌｕｓ ＡＪ８４９９９７．１ Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｎａｅ Ｍｙｒｍｅｘｆｌｏｒｉｄａｎｕｓ ＦＪ８６７６９４．１
Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｄａｅ Ｃｈｒｙｓｏｌｏｐｕｓｓｐｅｃｔａｂｉｌｉｓ ＦＪ８６７７４５．１ Ｅｎｔｉｍｉｎａｅ Ｓｉｔｏｎａｈｉｓｐｉｄｕｌｕｓ ＦＪ８６７７１０．１
Ｃｈｒｙｓｏｍｅｌｉｄａｅ Ａｕｌａｃｏｓｃｅｌｉｓａｐｐｅｎｄｉｃｕｌａｔａ ＡＪ８４１５２４．１ Ｍｏｌｙｔｉｎａｅ Ｈｙｌｏｂｉｕｓｐｉｃｅｕｓ ＨＱ８８３５７６．１
Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｎａｅ Ｃｕｒｃｕｌｉｏｇｌａｎｄｉｕｍ ＫＰ４１９０６５．１ Ｍｏｌｙｔｉｎａｅ Ｈｙｌｏｂｉｕｓａｂｉｅｔｉｓ ＪＮ５４４５４７．１
Ｃｅｕｔｏｒｈｙｎｃｈｉｎａｅ Ｃｅｕｔｏｒｈｙｎｃｈｕｓｓｃｒｏｂｉｃｏｌｌｉｓ ＪＸ０９１１７１．１ Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｎａｅ Ｃｕｒｃｕｌｉｏｌａｔｅｒｉｔｉｕｓ ＡＢ５７３４６２．１
Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｄａｅ Ｐｈｉｌｏｐｅｄｏｎｐｌａｇｉａｔｕｍ ＪＮ６１９１４８．１ Ｓｃｏｌｙｔｉｎａｅ Ｐｉｔｙｏｋｔｅｉｎｅｓｃｕｒｖｉｄｅｎｓ ＫＪ５３１１３６．１
Ｃｏｓｓｏｎｉｎａｅ Ａｒａｕｃａｒｉｕｓｍｉｎｏｒ ＡＦ３０８３０４．１ Ｂｒａｃｈｙｃｅｒｉｄａｅ Ｎｏｔａｒｉｓａｃｒｉｄｕｌｕｓ ＫＰ４１９５４５．１
Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｄａｅ Ｈｙｐｅｒａｎｉｇｒｉｒｏｓｔｒｉｓ ＡＪ８５０００５．１ Ｍｏｌｙｔｉｎａｅ Ｔｒａｎｅｓｌｙｔｅｒｉｏｉｄｅｓ ＫＰ４１９６７６．１
Ｌａｍｉｉｎｅａ Ａｎｏｐｌｏｐｈｏｒａｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ＫＦ１４２０１３．１ Ｌａｍｉｉｎｅａ Ａｎｏｐｌｏｐｈｏｒａｇｌａｂｒｉｐｅｎｎｉｓ ＫＦ１４２０７７．１
Ｌａｍｉｉｎｅａ Ａｎｏｐｌｏｐｈｏｒａｇｌａｂｒｉｐｅｎｎｉｓ ＫＦ１４２０１２．１ Ｌａｍｉｉｎｅａ Ａｎｏｐｌｏｐｈｏｒａｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ＫＦ１４２０７８．１
Ｌａｍｉｉｎｅａ Ｍｏｎｏｃｈａｍｕｓａｌｔｅｒｎａｔｕｓ ＫＦ１４２０２５．１ Ｌａｍｉｉｎｅａ Ｍｏｎｏｃｈａｍｕｓａｌｔｅｒｎａｔｕｓ ＫＦ１４２０９０．１
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第３期 张丛丛，等：基于ＣＯＩ、１８ＳｒＤＮＡ和２８ＳｒＤＮＡ基因序列的香樟齿喙象系统发育地位分析

２　结果与分析
２．１　ＣＯＩ、ｒＤＮＡ基因克隆和序列分析

ＰＣＲ电泳结果如图１所示，用４对引物扩增后
均获得单一条带，对扩增产物进行克隆和测序，结果

为：ＣＯＩ片段长５２３ｂｐ，１８ＳｒＤＮＡ的 Ｖ４和 Ｖ７区分
别为３８７ｂｐ、３５２ｂｐ，２８ＳｒＤＮＡＤ２区序列长４４７ｂｐ。

Ｍ（ｍａｒｋ）为 ＤＮＡ标准分子量；ＣＯＩ、Ｄ２、Ｖ７、Ｖ４分别对应线粒体
ＣＯＩ、２８ＳｒＤＮＡＤ２、１８ＳｒＤＮＡＶ４和Ｖ７区的扩增片段Ｍ：ＤＮＡｍｏ
ｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒ；ＣＯＩ，Ｄ２，Ｖ７，Ｖ４：ｔｈｅＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｏｆｐａｒｔｉａｌＣＯＩ，
２８ＳｒＤＮＡＤ２，１８ＳｒＤＮＡＶ４ａｎｄＶ７ｓｅｑｕｅｎｃｅ．

图１　ＰＣＲ产物电泳结果
Ｆｉｇ．１　ＴｈｅｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｒｅｓｕｌｔｏｆＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔ

利用 ＭＥＧＡ５．１进行比对与序列分析，比对筛
选到的（ＣＯＩ２０种、１８ＳｒＤＮＡＶ４区２０种及 Ｖ７区
２０种、２８ＳｒＤＮＡＤ２区２０种）共涉及到鞘翅目象甲
科（包括外缘３个科）１６个亚科，２４个属，７０种，删
除进化速度快的序用于序列分析，ＣＯＩ序列碱基 Ａ、
Ｔ（Ｕ）、Ｃ、Ｇ的平均含量分别为３０．６８％、３６．０８％、
１４．９８％和１８．２６％。系统发育除２８ＳｒＤＮＡ外均无
碱基插入或缺失现象。ＣＯＩ的４４４个核苷酸中变异
位点２０９个，占全部位点的４７．１％，简约信息位点
１７８个，占全部位点的４０．１％。最大似然法估计转
换（Ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎ）／颠换（Ｔｒａｎｓｖｅｒｓｉｏｎ）的Ｒ值为０．８３２，
转换小于颠换；１８ＳｒＤＮＡＶ４和 Ｖ７区碱基 Ａ、Ｔ
（Ｕ）、Ｃ、Ｇ的平均含量分别为 ２１．７５％、２７．４１％、
２８．７２％、２２．１２％和 ２０．４５％、２６．７３％、２９．４５％、
２３．７２％。１８ＳｒＤＮＡＶ４和 Ｖ７区系统发育分析的位
点分别为３４０和３５１，变异位点分别为１８个和２１，
分别占全部位点的５．３％和６．０％，简约信息位点１５
和１４个，分别占全部位点的４．４％和４．０％。最大
似然法估计转换（ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎ）／颠换（ｔｒａｎｓｖｅｒｓｉｏｎ）的Ｒ
值为６．７５和２．８６，转换大于颠换；２８ＳｒＤＮＡＤ２区碱
基Ａ、Ｔ（Ｕ）、Ｃ、Ｇ的平均含量分别为 １５．６４％、
２２．２５％、３２．６８％、２９．４３％。２８ＳｒＤＮＡＤ２区系统
发育分析的位点为４６１，变异位点为１８２个，占全部
位点的３９．５％，简约信息位点１２５个，占全部位点的

２７．１％。最大似然法估计转换／颠换的 Ｒ值为
１．７２３，转换大于颠换。
２．２　遗传距离分析
２．２．１　ＣＯＩ遗传距离　用ＭＥＧＡ５．１计算获得香樟
齿喙象ＣＯＩ序列和其他象甲科昆虫及外种群的非校
正Ｐ距离（见表２～５），得到香樟齿喙象与欧洲松树
皮象Ｈｙｌｏｂｉｕｓａｂｉｅｔｉｓ和 Ｋｙｋｌｉｏａｃａｌｌｅｓｐｒｏｖｉｎｃｉａｌｉｓ遗传
距离最为接近均为０．１５１。其次与Ｎａｕｐａｃｔｕｓａｍｂｉｇ
ｕｕｓ的遗传距离为０．１５３。
２．２．２　１８ＳｒＤＮＡ的遗传距离　从表２和表３可以看
出，香樟齿喙象１８ＳｒＤＮＡＶ４区序列与Ｐａｃｈｙｌｏｂｉｕｓｐｉ
ｃｉｖｏｒｕｓ遗传距离最为接近（０．００６），其次是 Ｅｕｓｏｍｕｓ
ｏｖｕｌｕｍ、Ａｃａｌｌｅｓｐｔｉｎｏｉｄｅｓ和 Ｐｏｌｙｄｒｕｓｕｓｓｅｒｉｃｅｕｓ，均为
００１２，而Ｖ７区序列遗传距离最近的是 Ａｃａｌｌｅｓｐｔｉｎ
ｏｉｄｅｓ，遗传距离０．００９，其次是Ｈｙｐｅｒａｐｏｓｔｉｃａ、Ｓｃｉａｐｈｉｌｕ
ａｓｐｅｒａｔｕｓ、Ｍａｇｄａｌｉｓｂａｒｂｉｃｏｒｎｉｓ、Ｂｅｐｈａｒｕｓｅｌｌｉｐｔｉｃｕｓ、Ｍｅｉｒａ
ｃｒａｓｓｉｃｏｒｎｉｓ、Ｇｙｍｎｅｔｒｏｎａｎｔｉｒｈｉｎｉ、Ｓｉｔｏｎａｓｔｒｉａｔｅｌｌｕｓ、Ｃｈｒｙ
ｓｏｌｏｐｕｓｓｐｅｃｔａｂｉｌｉｓ，遗传距离均为０．０１１。
２．２．３　２８ＳｒＤＮＡ遗传距离　２８ＳｒＤＮＡ比对到的近
缘种中遗传距离最近的是欧洲松树皮象、Ｈｙｌｏｂｉｕｓ
ｐｉｃｅｕｓ（０．０３６），其次是 Ｔｒｉｃｈａｌｏｐｈｕｓｃａｕｄｉｃｕｌａｔｕｓ和
Ｔｒａｎｅｓｌｙｔｅｒｏｉｄｅｓ，遗传距离分别是０．０８７和０．０８９。
２．３　碱基替换饱和度分析

由于ＣＯＩ、１８ＳｒＤＮＡ（Ｖ４、Ｖ７）、２８ＳｒＤＮＡ（Ｄ２）
序列分析的碱基置换度不同，因此在构建进化树前

需要进行碱基置换饱和度分析，确保序列可以用于

进化分析。以ｐ距离作为横坐标，以碱基置换度作
为纵坐标构建散点图（图２），进行饱和度分析。其
中ＣＯＩ基因的检测样本中，随着样本间遗传距离（ｐ
－ｄｉｓｔａｎｃｅ）的增大，碱基替换表现出不同的变化规
律，碱基颠换与遗传距离呈明显线性关系，即随着遗

传距离的增加，ｍｔＤＮＡＣＯＩ基因序列碱基转换和颠
换数均呈直线增加；碱基颠换数则随着遗传距离的

增加在 ０．１４左右时超过转换数。总体上 ｍｔＤＮＡ
ＣＯＩ基因序列碱基替换数与遗传距离呈显著的线性
关系，表明香樟齿喙象等象甲科昆虫种间及种内的

ｍｔＤＮＡＣＯＩ基因的遗传变异丰富，该基因在物种进
化中存在着巨大的进化潜能。１８ＳｒＤＮＡ的 Ｖ４和
Ｖ７区，保守性较强，随着遗传距离的增加，碱基的颠
换值趋于饱和，但碱基转换与ｐ距离成线性关系，碱
基突变未达到饱和，适用于进化树的构建。２８ＳｒＤ
ＮＡＤ２区转换与颠换值与 ｐ距离均呈线性关系，碱
基突变未达饱和，进化中存在着巨大的进化潜能，适

用于进化树的构建。
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表２　２０种昆虫ＣＯＩ基因遗传距离（下三角）和标准差（上三角）
Ｔａｂｌｅ２　ｐＤｉｓｔａｎｃｅｏｆＣＯＩｇｅｎｅｉｎ２０ｓｐｅｃｉｅ（ｌｏｗｅｒｔｒｉａｎｇｌｅ）ａｎｄｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒｓ（ｕｐｔｒｉａｎｇｌｅ）

１ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２ １３ １４ １５ １６ １７ １８ １９ ２０
１ ０．０１６０．０１６０．０１８０．０１７０．０１６０．０１７０．０１８０．０１７０．０１７０．０１９０．０１８０．０１８０．０１７０．０１８０．０１７０．０１７０．０１８０．０１７０．０２０
２０．１５１ ０．０１５０．０１８０．０１７０．０１６０．０１８０．０１７０．０１７０．０１７０．０１８０．０１８０．０１８０．０１７０．０１９０．０１６０．０１７０．０１７０．０１７０．０１８
３０．１５３０．１５３ ０．０１９０．０１８０．０１７０．０１９０．０１７０．０１７０．０１７０．０１９０．０１８０．０１７０．０１７０．０１８０．０１８０．０１８０．０１８０．０１７０．０２０
４０．１８２０．１９４０．２００ ０．０１８０．０１８０．０１５０．０１９０．０１９０．０１９０．０１３０．０１７０．０１９０．０１９０．０１９０．０１８０．０１８０．０１８０．０１８０．０１９
５０．１５３０．１８５０．１８２０．１９１ ０．０１８０．０１９０．０１９０．０１８０．０１７０．０１９０．０１８０．０１９０．０１７０．０１９０．０１９０．０１８０．０１８０．０１９０．０２０
６０．１５８０．１６００．１８５０．２０５０．２０７ ０．０１９０．０１６０．０１７０．０１８０．０１８０．０１９０．０１８０．０１７０．０１７０．０１８０．０１８０．０１８０．０１７０．０１９
７０．１８９０．１９６０．１９６０．１３３０．２０００．２０５ ０．０１９０．０１８０．０１９０．０１６０．０１６０．０１８０．０１８０．０１８０．０１７０．０１７０．０１７０．０１８０．０１９
８０．１７１０．１８５０．１６２０．２０００．２０７０．１６４０．２００ ０．０１８０．０１８０．０１８０．０１９０．０１６０．０１８０．０１８０．０１８０．０１９０．０１９０．０１８０．０１９
９０．１６７０．１８５０．１７８０．２０００．１９４０．１７６０．２０５０．１９８ ０．０１８０．０１８０．０１８０．０１８０．０１８０．０１９０．０１８０．０１８０．０１８０．０１８０．０１８
１００．１６７０．１９１０．１７８０．１９６０．１５３０．１８７０．２１４０．１８５０．２０３ ０．０１９０．０１９０．０１９０．０１７０．０１８０．０１７０．０１８０．０１８０．０１７０．０１９
１１０．１９４０．２０９０．２１２０．０７７０．１９８０．２０７０．１５１０．１９４０．１９１０．２０３ ０．０１７０．０１８０．０１８０．０１９０．０１８０．０１８０．０１８０．０１８０．０１９
１２０．１９６０．１７８０．１８５０．１４４０．１９８０．２０９０．１４９０．１９６０．１７６０．２０３０．１５８ ０．０１９０．０１９０．０１８０．０１８０．０１８０．０１９０．０１９０．０１９
１３０．１７８０．２０５０．１８５０．２１２０．２０００．１８００．２１２０．１４９０．１９４０．２１４０．２１２０．１９８ ０．０１８０．０１８０．０１９０．０１９０．０１８０．０１８０．０２０
１４０．１８７０．２０００．１８２０．２０３０．１６９０．２０００．１９４０．１８５０．１７８０．１６２０．１９８０．２０７０．１８９ ０．０１７０．０１８０．０１８０．０１７０．０１７０．０１９
１５０．１７６０．２０３０．１９６０．１９６０．１９４０．１８２０．１８９０．１７８０．２１８０．１８９０．２０９０．１８００．１９１０．１７８ ０．０１５０．０１５０．０１８０．０１７０．０１９
１６０．１７３０．１５１０．１８２０．２０５０．１８９０．１８５０．２０３０．１８９０．２０３０．１７８０．２１４０．１８２０．２１４０．１８００．１２２ ０．００７０．０１９０．０１７０．０１９
１７０．１６９０．１４９０．１８７０．１９８０．１８５０．１８２０．２０００．１９１０．２０９０．１８９０．２１４０．１８７０．２０７０．１８００．１２８０．０２７ ０．０１８０．０１８０．０２０
１８０．１８２０．１６００．２０００．２１６０．２０００．１８７０．２０３０．２０７０．１９８０．１９８０．２２５０．２０００．２０００．１８００．１９１０．１８９０．１８５ ０．０１４０．０１９
１９０．１５１０．１５５０．１６００．２０３０．２１００．１６９０．１９４０．１８５０．１８５０．１７６０．２１６０．１８５０．１８５０．１７１０．１８００．１７３０．１７８０．０９７ ０．０１８
２００．２２７０．２２１０．２３６０．２３４０．２２３０．２１２０．２２５０．２０００．１６９０．２３２０．２３００．２１８０．２２１０．２０３０．２０７０．２１６０．２２５０．２１６０．１９４

　　１（Ｐａｇｉｏｐｈｌｏｅｕｓｔｓｕｓｈｉｍａｎｕｓ）；２（Ｋｙｋｌｉｏａｃａｌｌｅｓｐｒｏｖｉｎｃｉａｌｉｓ）；３（Ｍａｇｄａｌｉｓｒｕｆｉｃｏｒｎｉｓ）；４（Ｃｅｕｔｏｒｈｙｎｃｈｕｓｇａｌｌｏｒｈｅｎａｎｕｓ）；５（Ｎａｕｐａｃｔｕｓａｍｂｉｇｕ

ｕｓ）；６（Ｂａｒｉｓｐｉｃｉｃｏｒｎｉｓ）；７（Ｃｅｕｔｏｒｈｙｎｃｈｕｓｒａｐａｅ）；８（Ｈｙｌｅｓｉｎｕｓｖａｒｉｕｓ）；９（Ｎａｎｏｓｔｒａｎｇａｌｉａｃｈｕｊｏｉ）；１０（Ｎａｕｐａｃｔｕｓｄｉｓｓｉｍｕｌａｔｏｒ）；１１（Ｃｅｕｔｏｒｈｙｎ

ｃｈｕｓｆａｌｌａｘ）；１２（Ｃｅｕｔｏｒｈｙｎｃｈｕｓｅｒｙｓｉｍｉ）；１３（Ｘｙｌｏｃｌｅｐｔｅｓａｄｅｎｉａｅ）；１４（Ｇａｌａｐａｇａｎｕｓａｓｈｌｏｃｋｉ）；１５（Ｂｒａｃｈｙｐｅｒａｚｏｉｌｕｓ）；１６（Ｈｙｐｅｒａｐｏｓｔｉｃａ）；１７

（Ｈｙｐｅｒａｄｉｖｅｒｓｉｐｕｎｃｔａｔａ）；１８（Ｈｙｌｏｂｉｔｅｌｕｓｘｉａｏｉ）；１９（Ｈｙｌｏｂｉｕｓａｂｉｅｔｉｓ）；２０（Ｄｅｓｉｓａｖａｒｉａｂｉｌｉｓ）．

表３　２０种昆虫１８ＳｒＤＮＡ基因Ｖ４区遗传距离（下三角）和标准差（上三角）

Ｔａｂｌｅ３　ｐＤｉｓｔａｎｃｅｏｆ１８ＳｒＤＮＡＶ４ｇｅｎｅｉｎ２０ｓｐｅｃｉｅ（ｌｏｗｅｒｔｒｉａｎｇｌｅ）ａｎｄｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒｓ（ｕｐｔｒｉａｎｇｌｅ）

１ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２ １３ １４ １５ １６ １７ １８ １９ ２０
１ ０．００４０．００６０．００６０．００６０．００６０．００６０．００７０．００７０．００７０．００７０．００７０．００７０．００７０．００７０．００７０．００７０．０１１０．０１１０．０１１
２０．００６ ０．００４０．００４０．００５０．００５０．００６０．００６０．００６０．００６０．００６０．００６０．００７０．００６０．００６０．００６０．００７０．０１００．０１００．０１０
３０．０１２０．００６ ０．００００．００３０．００３０．００４０．００４０．００４０．００４０．００４０．００４０．００５０．００４０．００５０．００５０．００６０．００９０．００９０．００９
４０．０１２０．００６０．０００ ０．００３０．００３０．００４０．００４０．００４０．００４０．００４０．００４０．００５０．００４０．００５０．００５０．００６０．００９０．００９０．００９
５０．０１５０．００９０．００３０．００３ ０．００４０．００５０．００５０．００５０．００３０．００３０．００３０．００５０．００５０．００４０．００４０．００６０．００９０．００９０．００９
６０．０１５０．００９０．００３０．００３０．００６ ０．００５０．００３０．００３０．００３０．００３０．００３０．００６０．００５０．００４０．００４０．００５０．００８０．００８０．００８
７０．０１２０．０１２０．００６０．００６０．００９０．００９ ０．００５０．００６０．００６０．００６０．００６０．００６０．００６０．００６０．００６０．００６０．０１００．０１００．０１０
８０．０１８０．０１２０．００６０．００６０．００９０．００３０．０１２ ０．００４０．００４０．００４０．００４０．００６０．００５０．００５０．００５０．００６０．００８０．００８０．００８
９０．０１８０．０１２０．００６０．００６０．００９０．００３０．０１２０．００６ ０．００４０．００４０．００４０．００５０．００６０．００５０．００５０．００５０．００８０．００８０．００８
１００．０１８０．０１２０．００６０．００６０．００３０．００３０．０１２０．００６０．００６ ０．００００．００００．００６０．００５０．００３０．００３０．００５０．００８０．００８０．００８
１１０．０１８０．０１２０．００６０．００６０．００３０．００３０．０１２０．００６０．００６０．０００ ０．００００．００６０．００５０．００３０．００３０．００５０．００８０．００８０．００８
１２０．０１８０．０１２０．００６０．００６０．００３０．００３０．０１２０．００６０．００６０．００００．０００ ０．００６０．００５０．００３０．００３０．００５０．００８０．００８０．００８
１３０．０１８０．０１８０．０１２０．０１２０．００９０．０１５０．０１２０．０１８０．０１２０．０１２０．０１２０．０１２ ０．００７０．００５０．００５０．００３０．００９０．００９０．００９
１４０．０１８０．０１２０．００６０．００６０．００９０．００９０．０１２０．０１２０．０１２０．０１２０．０１２０．０１２０．０１８ ０．００６０．００６０．００７０．００８０．００８０．００８
１５０．０２１０．０１５０．００９０．００９０．００６０．００６０．０１５０．００９０．００９０．００３０．００３０．００３０．００９０．０１５ ０．００００．００４０．００９０．００９０．００９
１６０．０２１０．０１５０．００９０．００９０．００６０．００６０．０１５０．００９０．００９０．００３０．００３０．００３０．００９０．０１５０．０００ ０．００４０．００９０．００９０．００９
１７０．０２１０．０２１０．０１５０．０１５０．０１２０．０１２０．０１５０．０１５０．００９０．００９０．００９０．００９０．００３０．０２１０．００６０．００６ ０．００９０．００９０．００９
１８０．０４１０．０３５０．０２９０．０２９０．０３２０．０２６０．０３５０．０２９０．０２４０．０２９０．０２９０．０２９０．０３５０．０２４０．０３２０．０３２０．０３２ ０．００００．０００
１９０．０４１０．０３５０．０２９０．０２９０．０３２０．０２６０．０３５０．０２９０．０２４０．０２９０．０２９０．０２９０．０３５０．０２４０．０３２０．０３２０．０３２０．０００ ０．０００
２００．０４１０．０３５０．０２９０．０２９０．０３２０．０２６０．０３５０．０２９０．０２４０．０２９０．０２９０．０２９０．０３５０．０２４０．０３２０．０３２０．０３２０．００００．０００

　　１（Ｐａｇｉｏｐｈｌｏｅｕｓｔｓｕｓｈｉｍａｎｕｓ）；２（Ｐａｃｈｙｌｏｂｉｕｓｐｉｃｉｖｏｒｕｓ）；３（Ｅｕｓｏｍｕｓｏｖｕｌｕｍ）；４（Ａｃａｌｌｅｓｐｔｉｎｏｉｄｅｓ）；５（Ｃｌｅｏｐｏｍｉａｒｕｓｍｅｒｉｄｉｏｎａｌｉｓ）；６（Ｃａｌｖｅｒ

ｔｉｕｓｔｕｂｅｒｏｓｕｓ）；７（Ｐｏｌｙｄｒｕｓｕｓｓｅｒｉｃｅｕｓ）；８（Ｔｒａｎｅｓｌｙｔｅｒｉｏｉｄｅｓ）；９（Ｓｙｍｐｉｅｚｏｓｃｅｌｕｓｐｅｎｃｅｉ）；１０（Ｉｐｓｌｅｃｏｎｔｅｉ）；１１（Ｉｐｓｐｉｎｉ）；１２（Ｉｐｓｔｙｐｏｇｒａｐｈｕｓ）；１３

（Ｔａｌａｕｒｉｎｕｓｓｕｂｖｉｔｔａｔｕｓ）；１４（Ｐｉｔｙｏｋｔｅｉｎｅｓｍｉｎｕｔｕｓ）；１５（Ｒｈｉｎｕｓａｂｉｐｕｓｔｕｌａｔａ）；１６（Ｒｈｉｎｕｓａｎｅｔａ）；１７（Ｂａｒｙｐｅｉｔｈｅｓｐｅｌｌｕｃｉｄｕｓ）；１８（Ａｎｏｐｌｏｐｈｏｒａｇｌａ

ｂｒｉｐｅｎｎｉｓ）；１９（Ａｎｏｐｌｏｐｈｏｒａｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）；２０（Ｍｏｎｏｃｈａｍｕｓａｌｔｅｒｎａｔｕｓ）．

２８



第３期 张丛丛，等：基于ＣＯＩ、１８ＳｒＤＮＡ和２８ＳｒＤＮＡ基因序列的香樟齿喙象系统发育地位分析

表４　２０种昆虫１８ＳｒＤＮＡ基因Ｖ７区遗传距离（下三角）和标准差（上三角）
Ｔａｂｌｅ４　ｐｄｉｓｔａｎｃｅｏｆ１８ＳｒＤＮＡＶ７ｇｅｎｅｉｎ２０ｓｐｅｃｉｅｓ（ｌｏｗｅｒｔｒｉａｎｇｌｅ）ａｎｄｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒｓ（ｕｐｔｒｉａｎｇｌｅ）

１ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２ １３ １４ １５ １６ １７ １８ １９ ２０
１ ０．００８０．００５０．００５０．００５０．００５０．００５０．００６０．００５０．００５０．００５０．００７０．００６０．００５０．００６０．００６０．００６０．００５０．００９０．００９
２０．０２６ ０．００８０．００８０．００８０．００８０．００８０．００６０．００８０．００８０．００８０．００６０．００８０．００８０．００９０．００９０．００８０．００８０．００６０．００７
３０．０１１０．０２６ ０．００００．００４０．００４０．００００．００７０．００４０．００４０．００６０．００７０．００５０．００４０．００３０．００３０．００３０．００５０．０１００．００９
４０．０１１０．０２６０．０００ ０．００４０．００４０．００００．００７０．００４０．００４０．００６０．００７０．００５０．００４０．００３０．００３０．００３０．００５０．０１００．００９
５０．０１１０．０２６０．００６０．００６ ０．００００．００４０．００７０．００００．００４０．００５０．００７０．００５０．００４０．００３０．００５０．００５０．００３０．０１００．００９
６０．０１１０．０２６０．００６０．００６０．０００ ０．００４０．００７０．００００．００４０．００５０．００７０．００５０．００４０．００３０．００５０．００５０．００３０．０１００．００９
７０．０１１０．０２６０．００００．００００．００６０．００６ ０．００７０．００４０．００４０．００６０．００７０．００５０．００４０．００３０．００３０．００３０．００５０．０１００．００９
８０．０１４０．０１４０．０１７０．０１７０．０１７０．０１７０．０１７ ０．００７０．００７０．００８０．００００．００７０．００６０．００７０．００７０．００７０．００６０．００７０．００６
９０．０１１０．０２６０．００６０．００６０．００００．００００．００６０．０１７ ０．００４０．００５０．００７０．００５０．００４０．００３０．００５０．００５０．００３０．０１００．００９
１００．０１１０．０２６０．００６０．００６０．００６０．００６０．００６０．０１７０．００６ ０．００５０．００７０．００５０．００４０．００５０．００５０．００５０．００５０．０１００．００９
１１０．０１１０．０２６０．０１１０．０１１０．０１１０．０１１０．０１１０．０２００．０１１０．０１１ ０．００８０．００５０．００５０．００６０．００６０．００６０．００５０．００９０．０１０
１２０．０１７０．０１４０．０１７０．０１７０．０１７０．０１７０．０１７０．００００．０１７０．０１７０．０２３ ０．００７０．００６０．００７０．００７０．００７０．００７０．００７０．００６
１３０．０１４０．０２３０．００９０．００９０．００９０．００９０．００９０．０２００．００９０．００９０．００９０．０２０ ０．００５０．００５０．００６０．００５０．００５０．０１００．００９
１４０．０１１０．０２３０．００６０．００６０．００６０．００６０．００６０．０１４０．００６０．００６０．０１１０．０１４０．００９ ０．００５０．００５０．００４０．００５０．０１００．００９
１５０．０１４０．０２９０．００３０．００３０．００３０．００３０．００３０．０２００．００３０．００９０．０１４０．０２００．０１１０．００９ ０．００４０．００４０．００４０．０１００．００９
１６０．０１４０．０２９０．００３０．００３０．００９０．００９０．００３０．０２００．００９０．００９０．０１４０．０２００．０１１０．００９０．００６ ０．００４０．００６０．０１００．００９
１７０．０１４０．０２６０．００３０．００３０．００９０．００９０．００３０．０１７０．００９０．００９０．０１４０．０１７０．０１１０．００６０．００６０．００６ ０．００５０．０１００．００９
１８０．００９０．０２６０．００９０．００９０．００３０．００３０．００９０．０１４０．００３０．００９０．００９０．０１７０．０１１０．００９０．００６０．０１１０．００９ ０．００９０．００９
１９０．０３２０．０１１０．０３７０．０３７０．０３７０．０３７０．０３７０．０１７０．０３７０．０３７０．０３１０．０２００．０３４０．０３４０．０４００．０４００．０３７０．０３２ ０．００６
２００．０３２０．０２００．０３２０．０３２０．０３２０．０３２０．０３２０．０１４０．０３２０．０３２０．０３７０．０１４０．０３４０．０２９０．０３４０．０３４０．０３２０．０３２０．０１４
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ｅｌｌｉｐｔｉｃｕｓ）；７（Ｍｅｉｒａｃｒａｓｓｉｃｏｒｎｉｓ）；８（Ｌｉｌｉｏｃｅｒｉｓｍｅｒｄｉｇｅｒａ）；９（Ｇｙｍｎｅｔｒｏｎａｎｔｉｒｈｉｎｉ）；１０Ｓｉｔｏｎａｓｔｒｉａｔｅｌｌｕｓ）；１１（Ｃｈｒｙｓｏｌｏｐｕｓｓｐｅｃｔａｂｉｌｉｓ）；１２（Ａｕｌａｃｏｓ

ｃｅｌｉｓａｐｐｅｎｄｉｃｕｌａｔａ）；１３（Ｃｕｒｃｕｌｉｏｇｌａｎｄｉｕｍ）；１４（Ｃｅｕｔｏｒｈｙｎｃｈｕｓｓｃｒｏｂｉｃｏｌｌｉｓ）；１５（Ｐｈｉｌｏｐｅｄｏｎｐｌａｇｉａｔｕｍ）；１６（Ａｒａｕｃａｒｉｕｓｍｉｎｏｒ）；１７（Ｈｙｐｅｒａｎｉｇ

ｒｉｒｏｓｔｒｉｓ）；１８（Ａｃａｌｌｅｓｐｔｉｎｏｉｄｅｓ）；１９（Ａｎｏｐｌｏｐｈｏｒａｇｌａｂｒｉｐｅｎｎｉｓ）；２０（Ｍｏｎｏｃｈａｍｕｓａｌｔｅｒｎａｔｕｓ）．

表５　２０种昆虫２８ＳｒＤＮＡ基因Ｄ２区遗传距离（下三角）和标准差（上三角）
Ｔａｂｌｅ５　ｐＤｉｓｔａｎｃｅｏｆ２８ＳｒＤＮＡＤ２ｇｅｎｅｉｎ２０ｓｐｅｃｉｅｓ（ｌｏｗｅｒｔｒｉａｎｇｌｅ）ａｎｄｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒｓ（ｕｐｔｒｉａｎｇｌｅ）

１ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２ １３ １４ １５ １６ １７ １８ １９ ２０
１ ０．０１５０．０１７０．０１７０．０１６０．０１５０．０１６０．０１６０．０１７０．０１７０．０１７０．００９０．００９０．０１６０．０１９０．０１９０．０１９０．０１８０．０１７０．０１４
２０．０８７ ０．０１２０．０１５０．０１６０．０１２０．０１４０．０１４０．０１４０．０１６０．０１５０．０１５０．０１５０．０１４０．０１９０．０２００．０１９０．０１８０．０１４０．０１３
３０．１３３０．０８０ ０．０１００．０１５０．０１３０．０１５０．０１４０．０１５０．０１７０．０１００．０１７０．０１７０．０１４０．０１８０．０１９０．０１８０．０１９０．０１３０．０１３
４０．１４２０．１１３０．０５０ ０．０１６０．０１５０．０１７０．０１６０．０１５０．０１７０．００２０．０１７０．０１７０．０１６０．０１９０．０２００．０１９０．０１９０．０１３０．０１４
５０．１２９０．１１５０．１１５０．１２４ ０．０１７０．０１７０．０１８０．０１８０．０１９０．０１６０．０１６０．０１６０．０１７０．０１８０．０１９０．０１８０．０１７０．０１５０．０１６
６０．１０００．０６５０．０７３０．０９８０．１３８ ０．０１２０．０１１０．０１３０．０１４０．０１５０．０１６０．０１６０．０１１０．０１９０．０２００．０２００．０１９０．０１５０．０１２
７０．１２１０．０９２０．１０８０．１３００．１３９０．０６８ ０．０１４０．０１５０．０１７０．０１７０．０１６０．０１６０．００９０．０１９０．０１９０．０２００．０１８０．０１５０．０１３
８０．１２３０．０９５０．１０１０．１１７０．１６３０．０５００．０８８ ０．０１３０．０１７０．０１６０．０１７０．０１７０．０１５０．０１９０．０２００．０２００．０１９０．０１６０．０１３
９０．１３９０．０８５０．１１４０．１２３０．１６３０．０８００．１１５０．０８１ ０．０１８０．０１５０．０１８０．０１８０．０１５０．０１９０．０２００．０２００．０１７０．０１６０．０１４
１００．１４５０．１３３０．１４５０．１４５０．１８１０．１１１０．１５６０．１５４０．１７４ ０．０１７０．０１８０．０１８０．０１７０．０２００．０２１０．０２００．０１７０．０１８０．０１６
１１０．１３９０．１１１０．０４７０．００２０．１２２０．０９６０．１３２０．１１５０．１２００．１４５ ０．０１７０．０１７０．０１６０．０１９０．０２００．０１９０．０１８０．０１３０．０１４
１２０．０３６０．１０２０．１３４０．１３６０．１３１０．１１５０．１２８０．１４４０．１６１０．１５７０．１３９ ０．００００．０１６０．０１９０．０１９０．０１９０．０１８０．０１７０．０１５
１３０．０３６０．１０２０．１３４０．１３６０．１３００．１１５０．１２８０．１４４０．１６００．１５７０．１３９０．０００ ０．０１６０．０１９０．０１９０．０１８０．０１８０．０１７０．０１５
１４０．１０４０．０８００．０９３０．１１１０．１３４０．０５００．０３２０．０８７０．１０１０．１３８０．１１４０．１０８０．１０８ ０．０２００．０２００．０２００．０１８０．０１５０．０１２
１５０．２１１０．２０２０．１７９０．１８４０．１９１０．２０６０．２０９０．２０９０．２０６０．２３１０．１８７０．２０５０．２０４０．２０２ ０．００４０．０１２０．０２００．０１８０．０１９
１６０．２１３０．２０４０．１８１０．１８７０．１９４０．２０８０．２１２０．２１１０．２０９０．２３３０．１８９０．２０７０．２０７０．２０２０．００７ ０．０１２０．０２００．０１９０．０１９
１７０．２１５０．２０２０．１８６０．１８７０．１８２０．２１３０．２１２０．２３６０．２２１０．２３８０．１８９０．２０５０．２０４０．２０２０．０７００．０７３ ０．０１９０．０１９０．０１９
１８０．１６６０．１６５０．１７９０．１７３０．１６６０．１６６０．１７２０．１７５０．１５８０．１６５０．１７１０．１７４０．１７３０．１５１０．２３３０．２３５０．２３３ ０．０１８０．０１７
１９０．１２６０．０９７０．０８００．０９４０．１０４０．１０７０．１１７０．１１８０．１３２０．１７００．０９２０．１３８０．１３７０．１０９０．１９６０．１９９０．２０３０．１７２ ０．０１４
２００．０８９０．０７２０．０７８０．０９１０．１２７０．０６８０．０８２０．０７４０．０９００．１３７０．０８８０．０９９０．０９９０．０７２０．１８７０．１８９０．２０４０．１３５０．０９４

　　１（Ｐａｇｉｏｐｈｌｏｅｕｓｔｓｕｓｈｉｍａｎｕｓ）；２（Ｔｒｉｃｈａｌｏｐｈｕｓｃａｕｄｉｃｕｌａｔｕｓ）；３（Ａｅｓｉｏｔｅｓｎｏｔａｂｉｌｉｓ）；４（Ａｍｂｒｏｓｉｏｄｍｕｓａｅｇｉｒ）；５（Ａｐｏｒｈｉｎａａｕｓｔｒａｌｉｓ）；６（Ａｒａｕ

ｃａｒｉｅｔｉｕｓｖｉｒｉｄａｎｓ）；７（Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｉｖｅｏｐｉｃｔｕｓ）；８（Ｅｉｓｉｎｇｉｕｓｃｈｕｓｑｕｅａｅ）；９（Ｇｙｍｎｅｔｒｏｎｔｅｔｒｕｍ）；１０（Ｍｙｒｍｅｘｆｌｏｒｉｄａｎｕｓ）；１１（Ｓｉｔｏｎａｈｉｓｐｉｄｕｌｕｓ）；１２

（Ｈｙｌｏｂｉｕｓｐｉｃｅｕｓ）；１３（Ｈｙｌｏｂｉｕｓａｂｉｅｔｉｓ）；１４（Ｃｕｒｃｕｌｉｏｌａｔｅｒｉｔｉｕｓ）；１５（Ａｎｏｐｌｏｐｈｏｒａｇｌａｂｒｉｐｅｎｎｉｓ）；１６（Ａｎｏｐｌｏｐｈｏｒａｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）；１７（Ｍｏｎｏｃｈａｍｕｓａｌｔｅｒ

ｎａｔｕｓ）；１８（Ｐｉｔｙｏｋｔｅｉｎｅｓｃｕｒｖｉｄｅｎｓ）；１９（Ｎｏｔａｒｉｓａｃｒｉｄｕｌｕｓ）；２０（Ｔｒａｎｅｓｌｙｔｅｒｉｏｉｄｅｓ）．
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图２　香樟齿喙象Ｐ．ｔｓｕｓｈｉｍａｎｕｓ及其近缘种ＣＯＩ（ａ）、１８ＳｒＤＮＡＶ４（ｂ）、Ｖ７（ｃ）、２８ＳｒＤＮＡＤ２（ｄ）基因序列碱基饱和度分析

Ｆｉｇ．２　ＢａｓｅｓａｔｕｒａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆＣＯＩ（ａ），１８ＳｒＤＮＡＶ４（ｂ），１８ＳｒＤＮＡＶ７（ｃ），２８ＳｒＤＮＡＤ２（ｄ）ｇｅｎｅｓｆｒｏｍ

Ｐａｇｉｏｐｈｌｏｅｕｓｔｓｕｓｈｉｍａｎｕｓａｎｄｒｅｌａｔｅｄｓｐｅｃｉｅｓ．

２．４　进化树分析
分别采用最大似然法、邻接法对香樟齿喙象扩

增的四个序列片段构建系统发育树。通过比较 ＣＯＩ
与ｒＤＮＡ的进化树发现，两种方法构建的进化树中，
ＣＯＩ序列均和外源种形成两个独立分支，且在象甲
科群系里香樟齿喙象与隐喙象亚科Ｃｒｙｐｔｏｒｈｙｎｃｈｉｎａｅ
的Ｋｙｋｌｉｏａｃａｌｌｅｓｐｒｏｖｉｎｃｉａｌｉｓ和大盾象象亚科 Ｍａｇｄａｌｉ
ｎａｅ的Ｍａｇｄａｌｉｓｒｕｆｉｃｏｒｎｉｓ聚为一个群系，随即又与萧
氏松茎象以及欧洲松树皮象形成的节点聚在一起，

但这一分支的置信度远低于７０％，与距离最远的是
以鞘翅目为第二大分支的外源种群，即天牛亚科Ｃｅ
ｒａｍｂｙｃｉｎａｅ的斑纹锈天牛 Ｄｅｓｉｓａｖａｒｉａｂｉｌｉｓ和连纹小
花天牛 Ｎａｎｏｓｔｒａｎｇａｌｉａｃｈｕｊｏｉ，外源种群的比对能更
直观、系统地体现香樟齿喙象的进化关系，同时避免

产生长枝吸引现象。１８ＳｒＤＮＡ序列无插入缺失现
象，相较于 ＣＯＩ基因序列保守，变异程度相对较低，
在Ｖ４区序列构建的进化树中，与鞘翅目中的天牛科
分化明显，并且与 Ｐ．ｐｉｃｉｖｏｒｕｓ聚为一支，且置信度
较高，最大似然法为７６％、邻接法（ＮＪ）为７８％。Ｖ７
区序列构建的进化树中，香樟齿喙象与所有的象甲

科种类聚在一起，与天牛科分化明显，遗传距离最

远，香樟齿喙象以及其它象甲科种类形成的一个大

支与隐喙象亚科的 Ｌｉｌｉｏｃｅｒｉｓｍｅｒｄｉｇｅｒａ和 Ａｕｌａｃｏｓｃｅｌｉｓ
ａｐｐｅｎｄｉｃｕｌａｔａ形成姊妹分支。２８ＳｒＤＮＡＤ２区在进
行比对时，有插入、缺失现象，加权分析后的进化树

中，香樟齿喙象首先与魔喙象亚科树皮象族树皮象

属Ｈｙｌｏｂｉｕｓ的欧洲松树皮象最先聚在一起，在两种
方法得到的进化树中置信度均高达９９％。

３　讨论
分子标记是重建生物系统发育关系的关键。目

前在鞘翅目分子系统研究中应用较多的主要为：核

基因（１８ＳｒＤＮＡ、２８ＳｒＤＮＡ）以及线粒体蛋白编码基
因（ＣＯＩ、ＣＯⅡ、Ｃｙｔｂ），其他分子标记的应用较
少［２４－２７］，本研究中使用的 ３种分子标记分别为
ＣＯＩ、１８ＳｒＤＮＡ和２８ＳｒＤＮＡ。

昆虫线粒体和核基因的碱基组成具有不同的偏

好性，ＣＯＩ基因Ａ＋Ｔ＝６６．７６％，Ｃ＋Ｇ＝３３．２４％，Ａ
＋Ｔ含量明显高于Ｃ＋Ｇ含量；１８ＳｒＤＮＡ基因Ｖ４和
Ｖ７区碱基Ａ＋Ｔ平均含量４８．１７％，Ｃ＋Ｇ平均含量
５１．８３％，Ｃ＋Ｇ含量稍高于Ａ＋Ｔ含量；２８ＳｒＤＮＡ基
因Ａ＋Ｔ平均含量为 ３７．８９％，Ｃ＋Ｇ平均含量为
６２１１％，Ａ＋Ｔ含量明显高于 Ｃ＋Ｇ含量，此结果印
证了线粒体基因碱基组成Ａ＋Ｔ碱基偏好性、核基因

４８
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ａ．ＣＯＩ基因ＭＬ法构建 ｂ．ＣＯＩ基因ＮＪ法构建 ｃ．１８ＳｒＤＮＡＶ４基因ＭＬ法构建 ｄ．１８ＳｒＤＮＡＶ４基因ＮＪ法构建 ｅ．１８ＳｒＤＮＡＶ７基因

ＭＬ法构建 ｆ．１８ＳｒＤＮＡＶ７基因ＮＪ法构建 ｇ．２８ＳｒＤＮＡＤ２基因ＭＬ法构建 ｈ．２８ＳｒＤＮＡＤ２基因ＮＪ法构建节点数字表示１０００次自

检验的置信度ａ．ＣＯＩｇｅｎｅＭＬｍｅｔｈｏｄｂ．ＣＯＩｇｅｎｅＮＪｍｅｔｈｏｄｃ．１８ＳｒＤＮＡＶ４ｇｅｎｅＭＬｍｅｔｈｏｄｄ．１８ＳｒＤＮＡＶ４ｇｅｎｅＮＪｍｅｔｈｏｄｅ．１８Ｓ

ｒＤＮＡＶ７ｇｅｎｅＭＬｍｅｔｈｏｄｆ．１８ＳｒＤＮＡＶ７ｇｅｎｅＮＪｍｅｔｈｏｄｇ．２８ＳｒＤＮＡＤ２ｇｅｎｅＭＬｍｅｔｈｏｄｈ．２８ＳｒＤＮＡＤ２ｇｅｎｅＮＪｍｅｔｈｏｄＮｕｍｂｅｒｓａｔ

ｎｏｄｅｓｄｅｎｏｔｅｂｏｏｔｓｔｒａｐｖａｌｕｅｓｆｒｏｍ１０００ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ

图３　香樟齿喙象Ｐ．ｔｓｕｓｈｉｍａｎｕｓ及其近缘种基于ＣＯＩ、１８ＳｒＤＮＡＶ４、１８ＳｒＤＮＡＶ７、２８ＳｒＤＮＡＤ２基因序列分子进化关系

Ｆｉｇ．３　ＭｏｌｅｃｕｌａｒｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｏｆＰａｇｉｏｐｈｌｏｅｕｓｔｓｕｓｈｉｍａｎｕｓａｎｄｒｅｌａｔｅｄｓｐｅｃｉｅｓｂａｓｅｄｏｎＣＯＩ，

１８ＳｒＤＮＡＶ４，１８ＳｒＤＮＡＶ７，２８ＳｒＤＮＡＤ２ｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

碱基组成Ｃ＋Ｇ碱基偏好性的结论。序列分析结果
显示，核基因的序列变异远低于线粒体基因，说明

１８ＳｒＤＮＡ和２８ＳｒＤＮＡ相较于 ＣＯＩ基因非常保守。
由于某些种群出现核内无功能的线粒体假基因（ｎｕ
ｃｌｅａｒｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡｓ，ＮＵＭＴＳ）拷贝现象，以及可
遗传的内共生体对线粒体ＤＮＡ结构的影响，使核基
因得到广泛应用［２８－２９］。线粒体 ＣＯＩ碱基转换低于
颠换，与鞘翅目橡实象等昆虫的 ＣＯＩ基因的研究结
果相符［３０］。

通过构建进化树，可以发现：香樟齿喙象与隐喙

象亚科的 Ｋｙｋｌｉｏａｃａｌｌｅｓｐｒｏｖｉｎｃｉａｌｉｓ、大盾象象亚科的
Ｍａｇｄａｌｉｓｒｕｆｉｃｏｒｎｉｓ、魔喙象亚科的萧氏松茎象以及欧
洲松树皮象均有较近的亲缘关系。虽然ＣＯＩ分子标
记可用于鉴定亲缘关系相近的种及种内的进化关

系，且线粒体基因在评估某些近期分化中比核基因

更为可靠，但置信度比较低，未能准确反应香樟齿喙

象的亲缘关系，造成这种情况的原因可能是 Ｇｅｎ
Ｂａｎｋ中收录的象甲ＣＯＩ基因序列数量有限，目前鞘
翅目线粒体全基因组仅获得８３个，对于物种多样性
丰富的鞘翅目昆虫而言，这些基因组数据用于各方

面研究还远远不够［３１］。相较核外线粒体的结果，香

樟齿喙象的分类地位得到了核内１８ＳｒＤＮＡ与２８Ｓ

ｒＤＮＡ鉴定结果的支持。基于１８ＳｒＤＮＡ和２８ＳｒＤ
ＮＡ序列构建的进化树中，香樟齿喙象都与魔喙象亚
科树皮象族树皮象属聚在一起，且置信度超过

７０％，尤其在２８ＳｒＤＮＡＤ２区序列构建的进化树中，
香樟齿喙象与魔喙象亚科树皮象族树皮象属的 Ｈ．
ｐｉｃｅｕｓ、欧洲松树皮象分支聚在一起的置信度高达
９９％。因此，本研究支持香樟齿喙象目前的分类地
位，但其遗传多样性和种类的系统进化关系还需进

一步探讨。

４　结论
本研究采用邻接法和最大似然法构建了 ＣＯＩ，

１８ＳｒＤＮＡ和２８ＳｒＤＮＡ序列的系统发育树，分析香
樟齿喙象与象甲科其它种类同源序列的碱基组成及

系统进化特点。（１）ＣＯＩ基因碱基组成具 Ａ＋Ｔ碱
基偏好性，核基因碱基组成具 Ｃ＋Ｇ碱基偏好性；
（２）香樟齿喙象ＣＯＩ遗传距离与欧洲松树皮象和隐
喙象亚科Ｋ．ｐｒｏｖｉｎｃｉａｌｉｓ最为接近，１８ＳｒＤＮＡＶ４区
序列与魔喙象亚科树皮象族 Ｐ．ｐｉｃｉｖｏｒｕｓ遗传距离
最为接近，２８ＳｒＤＮＡ中与香樟齿喙象遗传距离最近
的是欧洲松树皮象和魔喙象亚科树皮象族 Ｈ．ｐｉ
ｃｅｕｓ。（３）进化树分析可知，香樟齿喙象与同科同族
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的魔喙象亚科树皮象族种类遗传距离最为相近，虽

然无法比对到同属下的种类，但支持香樟齿喙象归

属魔喙象亚科树皮象族。

参考文献：

［１］李　巧．中国象甲科分类研究综述［Ｊ］．西南林学院学报，

２００３，２３（３）：７４－７９．

［２］赵　艳，高晓余，肖　春．象甲科昆虫寄主选择行为研究进展

［Ｊ］．农业灾害研究，２０１４，４（７）：８－２１，４６．

［３］黄俊浩，吴时英，高　磊，等．中国新记录种———香樟齿喙象的

鉴别与为害［Ｊ］．浙江农林大学学报，２０１４，３１（５）：７６４－７６７．

［４］ＡｌｏｎｓｏｚａｒａｚａｇａＭＡ，ＬｙａｌＣＨＣ．Ａｗｏｒｌｄｃａｔａｌｏｇｕｅｏｆｆａｍｉｌｉｅｓａｎｄ

ｇｅｎｅｒａｏｆＣｕｒｃｕｌｉｏｎｏｉｄｅａ（Ｉｎｓｅｃｔａ：Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ）（ＥｘｃｅｐｔｉｎｇＳｃｏｌｙｔｉｄ

ａｅａｎｄＰｌａｔｙｐｏｄｉｄａｅ）［Ｍ］．ＢａｒｃｅｌｏｎａＥｎｔｏｍｏｐｒａｘｉｓ，１９９９：２０２．

［５］ＦａｕｓｔＪ．ＣｕｒｃｕｌｉｏｎｉｄｅｎａｕｓｄｅｍＭａｌａｙｉｓｃｈｅｎＡｒｃｈｉｐｅｌ［Ｊ］．Ｓｔｅｔｔｉｎｅｒ

ＥｎｔｏｍｏｌｏｇｉｓｃｈｅＺｅｉｔｕｎｇ，１８９２，５３（７／９）：１８４－２２８．

［６］ＨｅｂｅｒｔＰＤＮ，ＣｙｗｉｎｓｋａＡ，ＢａｌｌＳＬ，ｅｔａｌ．Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｉｄｅｎｔｉｆｉｃａ

ｔｉｏｎｓｔｈｒｏｕｇｈＤＮＡｂａｒｃｏｄｅｓ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，

２００３，２７０（１５１２）：３１３－３２１．

［７］ＨｅｂｅｒｔＰＤ，ＲａｔｎａｓｉｎｇｈａｍＳ，ＤｅｗａａｒｄＪＲ．Ｂａｒｃｏｄｉｎｇａｎｉｍａｌｌｉｆｅ：

ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｃｏｘｉｄａｓｅｓｕｂｕｎｉｔ１ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅｓａｍｏｎｇｃｌｏｓｅｌｙｒｅｌａｔｅｄ

ｓｐｅｃｉｅｓ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＲｏｙａｌＳｏｃｉｅｔｙＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，

２００３，２７０（Ｓｕｐｐｌ－１）：Ｓ９６－Ｓ９９．

［８］魏子涵，尹新明，安世恒，等．利用分子标记１８ＳｒＤＮＡ对天牛

高阶元进化关系的研究［Ｊ］．应用昆虫学报，２０１４，５１（０２）：

４２５－４３９．

［９］ＭａｒｖａｌｄｉＡＥ．ＨｉｇｈｅｒｌｅｖｅｌｐｈｙｌｏｇｅｎｙｏｆＣｕｒｃｕｌｉｏｎｉｄａｅ（Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ：

Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｏｉｄｅａ）ｂａｓｅｄｍａｉｎｌｙｏｎｌａｒｖａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｓ，ｗｉｔｈｓｐｅｃｉａｌｒｅｆ

ｅｒｅｎｃｅｔｏｂｒｏａｄ－ｎｏｓｅｄｗｅｅｖｉｌｓ［Ｊ］．Ｃｌａｄｉｓｔｉｃｓ，１９９７，１３（４）：２８５

－３１２．

［１０］ＭａｒｖａｌｄｉＡＥ，ＭｏｒｒｏｎｅＪＪ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓｏｆｗｅｅｖｉｌｓ

（Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ：Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎｏｉｄｅａ）：Ａｒｅａｐｐｒａｉｓａｌｂａｓｅｄｏｎｌａｒｖａｌａｎｄ

ａｄｕｌｔｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ［Ｊ］．ＩｎｓｅｃｔＳｙｓｔｅｍａｔｉｃｓａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，２０００，３１

（１）：４３－５８．

［１１］ＭａｒｖａｌｄｉＡＥ，ＳｅｑｕｅｉｒａＡＳ，Ｏ′ＢｒｉｅｎＣＷ，ｅｔａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒａｎｄ

ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓｏｆｗｅｅｖｉｌｓ（Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ，Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎ

ｏｉｄｅａ）：ｄｏｎｉｃｈｅｓｈｉｆｔｓａｃｃｏｍｐａｎｙｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ？［Ｊ］．Ｓｙｓｔｅｍａｔ

ｉｃＢｉｏｌｏｇｙ，２００２，５１（５）：７６１－７８５．

［１２］黄华平，杨腊英，王国芬，等．ｒＤＮＡ和 ｍｔＤＮＡ在昆虫系统发

育与区系研究中的应用［Ｊ］．热带生物学报，２００６，１２（４）：４５

－４９．

［１３］张　健，李晓强，刘　斐，等．基于线粒体１６ＳｒＤＮＡ基因的天

牛科部分种类分子系统学研究（鞘翅目：天牛科）［Ｊ］．昆虫分

类学报，２０１０（Ｓ１）：１－７．

［１４］张　健，张晓军，任炳忠．基于２８ＳｒＤＮＡ基因的天牛科部分

种类的分子系统发育［Ｊ］．林业科学，２０１２，４８（１０）：８６－９４．

［１５］王志良，张润志．小蠹亚科的分类地位（鞘翅目，象虫科）［Ｊ］．

动物分类学报，２０１２，３７（２）：２９１－２９５．

［１６］栾丰刚，丁俊杰，何龙喜，等．以线粒体ＣＯⅠ基因探讨萧氏松

茎象的分类地位［Ｊ］．江西农业大学学报，２０１３，３５（５）：９０６

－９１３．

［１７］ＬｏｘｄａｌｅＨＤ，ＬｕｓｈａｉＧ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓｉｎｅｎｔｏｍｏｌｏｇｙ［Ｊ］．

ＢｕｌｌｅｔｉｎｏｆＥｎｔｏｍｏｌｏｇｉｃａｌＲｅｓｅａｒｃｈ，１９９８，８８（０６）：５７７－６００．

［１８］ＲａｕｐａｃｈＭＪ，ＡｓｔｒｉｎＪＪ，ＨａｎｎｉｇＫ，ｅｔａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｓｐｅｃｉｅｓｉｄｅｎ

ｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＣｅｎｔｒａｌＥｕｒｏｐｅａｎｇｒｏｕｎｄｂｅｅｔｌｅｓ（Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ：Ｃａｒａｂｉ

ｄａｅ）ｕｓｉｎｇｎｕｃｌｅａｒｒＤＮＡｅｘｐａｎｓｉｏｎｓｅｇｍｅｎｔｓａｎｄＤＮＡｂａｒｃｏｄｅｓ

［Ｊ］．ＦｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎＺｏｏｌｏｇｙ，２０１０，７（１）：２６．

［１９］ＧｉｌｌｅｓｐｉｅＪＪ，ＫｊｅｒＫＭ，ＤｕｃｋｅｔｔＣＮ，ｅｔａｌ．Ｃｏｎｖｅｒｇｅｎｔｅｖｏｌｕｔｉｏｎ

ｏｆｃｕｃｕｒｂｉｔａｃｉｎｆｅｅｄｉｎｇｉｎｓｐａｔｉａｌｌｙｉｓｏｌａｔｅｄｒｏｏｔｗｏｒｍｔａｘａ（Ｃｏｌｅｏｐ

ｔｅｒａ：Ｃｈｒｙｓｏｍｅｌｉｄａｅ；Ｇａｌｅｒｕｃｉｎａｅ，Ｌｕｐｅｒｉｎｉ）［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｈｙ

ｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，２００３，２９（１）：１６１－１７５．

［２０］ＴａｍｕｒａＫ，ＰｅｔｅｒｓｏｎＤ，ＰｅｔｅｒｓｏｎＮ，ｅｔａｌ．ＭＥＧＡ５：ｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏ

ｌｕｔｉｏｎａｒｙｇｅｎｅｔｉｃｓａｎａｌｙｓｉｓｕｓｉｎｇｍａｘｉｍｕｍｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ

ｄｉｓｔａｎｃｅ，ａｎｄｍａｘｉｍｕｍｐａｒｓｉｍｏｎｙｍｅｔｈｏｄｓ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ

ａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，２０１１，２８（１０）：２７３１－２７３９．

［２１］ＰａｒｃｈｍａｎＴＬ，ＧｅｉｓｔＫＳ，ＧｒａｈｎｅｎＪＡ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｓｅ

ｑｕｅｎｃｉｎｇｉｎａｎｅｃｏｌｏｇｉｃａｌｌｙｉｍｐｏｒｔａｎｔｔｒｅｅｓｐｅｃｉｅｓ：ａｓｓｅｍｂｌｙ，ａｎｎｏ

ｔａｔｉｏｎ，ａｎｄｍａｒｋｅｒｄｉｓｃｏｖｅｒｙ［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０１０，１１（１）：

１８０．

［２２］ＲｏｔａＳｔａｂｅｌｌｉＯ，ＴｅｌｆｏｒｄＭＪ．Ａｍｕｌｔｉｃｒｉｔｅｒｉｏｎａｐｐｒｏａｃｈｆｏｒｔｈｅｓｅ

ｌｅｃｔｉｏｎｏｆｏｐｔｉｍａｌｏｕｔｇｒｏｕｐｓｉｎｐｈｙｌｏｇｅｎｙ：Ｒｅｃｏｖｅｒｉｎｇｓｏｍｅｓｕｐｐｏｒｔ

ｆｏｒＭａｎｄｉｂｕｌａｔａｏｖｅｒＭｙｒｉｏｃｈｅｌａｔａｕｓｉｎｇｍｉｔｏｇｅｎｏｍｉｃｓ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕ

ｌａｒＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，２００８，４８（１）：１０３－１１１．

［２３］ＣｈｅｎｎａＲ，ＳｕｇａｗａｒａＨ，ＫｏｉｋｅＴ，ｅｔａｌ．Ｍｕｌｔｉｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎ

ｍｅｎｔｗｉｔｈｔｈｅｃｌｕｓｔａｌｓｅｒｉｅｓｏｆｐｒｏｇｒａｍｓ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅ

ｓｅａｒｃｈ，２００３，３１（１３）：３４９７－３５００．

［２４］常　虹，郝德君，肖荣堂，等．基于线粒体ＣＯⅠ基因的齿小蠹

属昆虫ＤＮＡ条形码研究［Ｊ］．昆虫学报，２０１２，５５（９）：１０７５

－１０８１．

［２５］聂瑞娥，杨星科．鞘翅目昆虫线粒体基因组研究进展［Ｊ］．昆

虫学报，２０１４，５７（７）：８６０－８６８．

［２６］贾晨曦．我国北方金龟科甲虫分子标记和系统发育研究［Ｄ］．

沈阳，沈阳大学，２０１４．

［２７］ＧｅｉｓｅｒＭＦ，ＨａｇｍａｎｎＲ，ＮａｇｅｌＰ，ｅｔａｌ．Ａｆｉｒｓｔｂｒｏａｄｓｃａｌｅｍｏ

ｌｅｃｕｌａｒｐｈｙｌｏｇｅｎｙｏｆＰｒｉｏｎｏｃｅｒｉｄａｅ（Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ：Ｃｌｅｒｏｉｄｅａ）ｐｒｏ

ｖｉｄｅｓｉｎｓｉｇｈｔｉｎｔｏｔａｘｏｎｏｍｙ，ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙａｎｄｌｉｆｅｈｉｓｔｏｒｙｅｖｏｌｕｔｉｏｎ

［Ｊ］．ＡｒｔｈｒｏｐｏｄＳｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ＆Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ，２０１６，７４（１）．

［２８］ＬｏｒｅｎｚＪＧ，ＪａｃｋｓｏｎＷＥ，ＨａｎｎｅｒＲ．Ｔｈｅｐｒｏｂｌｅｍｓａｎｄｐｒｏｍｉｓｅｏｆ

ＤＮＡｂａｒｃｏｄｅｓｆｏｒｓｐｅｃｉｅｓｄｉａｇｎｏｓｉｓｏｆｐｒｉｍａｔｅｂｉｏｍａｔｅｒｉａｌｓ［Ｊ］．

ＰｈｉｌｏｓｏｐｈｉｃａｌＴｒａｎｓａｃｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅＲｏｙａｌＳｏｃｉｅｔｙＢＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＳｃｉ

ｅｎｃｅｓ，２００５，３６０（１４６２）：１８６９－１８７７．

［２９］ＸｉｅＬ，ＭｉａｏＨ，ＨｏｎｇＸＹ．ＴｈｅＴｗｏｓｐｏｔｔｅｄｓｐｉｄｅｒｍｉｔｅＴｅｔｒａｎｙ

ｃｈｕｓｕｒｔｉｃａｅＫｏｃｈａｎｄｔｈｅｃａｒｍｉｎｅｓｐｉｄｅｒｍｉｔｅＴｅｔｒａｎｙｃｈｕｓｃｉｎｎａｂａ

ｒｉｎｕｓ（Ｂｏｉｓｄｕｖａｌ）ｉｎＣｈｉｎａｍｉｘｅｄｉｎｔｈｅｉｒＷｏｌｂａｃｈｉａｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ

ｔｒｅｅ［Ｊ］．Ｚｏｏｔａｘａ，２００６，１１６５：３３４６．

［３０］杨瑞生，钟　亮，姜义仁，等．橡实象虫等２５种昆虫线粒体

ＣＯＩ基因的遗传多样性及系统进化分析［Ｊ］．蚕业科学，２０１１，

３７（０６）：９８５－９９２．

［３１］孙田依．锈赤扁谷盗和土耳其扁谷盗线粒体基因组特征及系

统发育研究［Ｄ］．江西，南昌大学，２０１６．

（责任编辑：崔　贝）

７８


