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摘　要：蚜蝇科昆虫是一类重要的资源昆虫，目前 GenBank 数据库共收录 64 种蚜蝇科昆虫线粒体全长基

因组序列，涉及蚜蝇亚科 (Syrphinae) 3 族 26 种，管蚜蝇亚科 (Eristalinae) 5 族 38 种。本文总结了蚜蝇科昆

虫线粒体基因组的基本特征，概述了线粒体全基因组在蚜蝇科昆虫系统发育研究中的应用，同时基于线粒

体全基因组序列重建了蚜蝇科系统发育关系，并提出今后蚜蝇科昆虫的线粒体基因组学研究重点。
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Characterization and phylogenetic analysis of the complete mitochondrial 
genome of Syrphidae (Insecta: Diptera)
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Abstract: Syrphidae is an important group of resource insects. To date, the complete mitochondrial genomes 
(mitogenomes) from 64 species belonging to Syrphidae have been reported in the GenBank database, involved two 
subfamilies, Syrphinae (3 tribes with 26 taxa) and Eristalinae (5 tribes with 38 taxa). Here, we summarized the basic 
characterization of mitogenomes in Syrphidae, reviewed the application of mitogenomes in Syrphidae phylogenetic 
research, reconstructed the species tree of Syrphidae based on mitogenomes, and raised the focus of the future 
mitochondrial genomics works on Syrphidae.
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蚜蝇科 (Syrphidae) 昆虫统称为蚜蝇 (hoverflies
或 flower files)，隶属于双翅目 (Diptera) 环裂亚目

(Cyclorrhapha) 无缝组 (Aschiza)，全世界已知 6 200
余种 [1]，几乎占据了地球上除极地以外所有的陆生

栖息地 [2]。蚜蝇科成虫大多具有访花习性，是自然

界中重要的传粉昆虫，多数成虫具有典型的贝茨拟

态现象，除了在体形及腹部色斑上模拟胡蜂、蜜蜂、

熊蜂等具有螯针的膜翅目种类，在受到刺激时也会

模仿蜂类的螯刺动作，同时其独特的悬停飞行方式

也是仿生学的重要研究对象 [3-4]。与成虫相比，蚜

蝇科幼虫的生活史非常丰富，例如蚜蝇亚科的幼虫

大部分都具有捕食性，主要捕食蚜虫等身体柔软的

半翅目昆虫，是一类重要的天敌昆虫 [5] ；管蚜蝇亚

科的幼虫生活史较为复杂，可分为腐食性 ( 多数

迷蚜蝇族 Milesiini)、粪食性 ( 部分鼻颜蚜蝇族

Rhingiini 和部分迷蚜蝇族 )、菌食性 ( 部分鼻颜蚜

蝇族 )、植食性 ( 多数鼻颜蚜蝇族、多数齿腿蚜蝇
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族 Merodontini、颜突蚜蝇属 Portevinia、部分短腹

蚜蝇族 Brachyopini) 以及水生滤食性 ( 管蚜蝇族、

部分短腹蚜蝇族和迷蚜蝇族 )[6-8] ；巢穴蚜蝇亚科

(Microdontinae) 和蜂蚜蝇属 (Volucella) 的幼虫可以

与社会性昆虫共生，其中巢穴蚜蝇亚科的幼虫主要

生活在蚂蚁的巢穴中，蜂蚜蝇属的幼虫主要生活在

蚂蚁、熊蜂和胡蜂等膜翅目昆虫的巢穴，与寄主形

成复杂的共生关系 [9]。

深入了解蚜蝇科昆虫的物种多样性、起源进化、

系统发育以及种群扩张，对研究该类群的天敌利用、

传粉、拟态、物种互作、生活史对策、协同进化、

经济种质资源具有重要的科学理论指导意义。蚜蝇

科昆虫物种多样性丰富，尽管目前国际上普遍认同

将蚜蝇科分为 3 个亚科 17 个族 ( 表 1)[10-11]，但蚜蝇

科在环裂亚目中的系统地位 [12-14]、蚜蝇科的单系

性 [15-18] 以及蚜蝇科内各亚科、族甚至属的划分 [19-21]

仍存在较大分歧。整合不同学科的多种特征数据构

建更为稳定的系统发育关系，是目前深入理解物种

多样性形成过程的必要手段。昆虫线粒体基因组为

闭合的环状双链 DNA 分子，具有基因进化速率快、

母系遗传、多拷贝、基因排列相对保守以及结构简

单等特点，为昆虫的物种鉴定、分子进化、系统发

育重建、谱系地理学及种群遗传学等研究领域提供

了丰富的分子标记 [22-25]。

本文全面汇总了与蚜蝇科昆虫线粒体基因组研

究相关的成果和文献，总结并比较了蚜蝇科昆虫线

粒体基因组结构、碱基组成、密码子使用、基因进

化速率、RNA 基因及控制区的基本特征；同时基

于线粒体基因组数据重建了蚜蝇科系统发育关系，

为提出或支持更合理的蚜蝇科高级阶元系统发育关

系提供重要的理论基础数据。

1　蚜蝇科昆虫线粒体基因组测序现状

相比于双翅目果蝇科 (Drosophilidae)、蚊科

(Culicidae)、实蝇科 (Tephritidae) 等昆虫类群，蚜蝇

科昆虫线粒体基因组的测序工作开展较晚。2007年，

Cameron 等 [26] 发表了第一个蚜蝇科昆虫食蚜蝇

(Simosyrphus grandicornis) 的全长线粒体基因组序

列。截至 2022 年 5 月 18 日，GenBank 数据库共收

录 64 种蚜蝇科昆虫的全长线粒体基因组序列，涉

及管蚜蝇亚科 5 个族 19 个属 38 种，蚜蝇亚科涉及

3 个族 14 个属 26 种 ；与庞大的蚜蝇科昆虫家族相

比，已测序的物种微乎其微，其中巢穴蚜蝇亚科

(Microdontinae)，以及大量族级单元，例如缩颜蚜

蝇族 (Pipizini)、突角蚜蝇族 (Cerioidini)、丝蚜蝇族

(Sericomyiini) 等，尚无代表物种 ( 表 1、附表 1)。

2　蚜蝇科昆虫线粒体基因组基本特征

2.1　线粒体基因组结构

与大多数后生动物线粒体基因组相似，目前已

表1  已测全长线粒体基因组的蚜蝇科昆虫统计表

亚科 族 已测物种数

管蚜蝇亚科Eristalinae 短腹蚜蝇族Brachyopini   1
 丽角蚜蝇族Callicerini   0
 突角蚜蝇族Cerioidini   0
 管蚜蝇族Eristalini 23
 齿腿蚜蝇族Merodontini   0
 迷蚜蝇族Milesiini   7
 鼻颜蚜蝇族Rhingiini   4
 丝蚜蝇族Sericomyiini   0
 蜂蚜蝇族Volucellini   3
巢穴蚜蝇亚科Microdontinae 巢穴蚜蝇族Microdontini   0
 棒巴蚜蝇族Spheginobacchini   0
蚜蝇亚科Syrphinae 缩颜蚜蝇族Pipizini   0
 巴蚜蝇族Bacchini   2
 墨蚜蝇族Melanostomini   3
 小蚜蝇族Paragini   0
 蚜蝇族Syrphini 21
 Toxomerini   0
合计 17族 64
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测得的蚜蝇科昆虫线粒体全长基因组均为环状的双

链 DNA 分子，平均长度 16 265 bp。除黄膝蜂蚜蝇

(Volucella inflata) 缺少 trnF 以外，其余物种均包含

13 个蛋白质编码基因 (protein coding genes, PCGs)、
2 个核糖体 RNA 基因 (ribosomal RNA genes, rRNAs)、
22 个转运 RNA 基因 (transfer RNA genes, tRNAs) 和
1 个控制区 (D-loop)，线粒体基因组基因排列与亚

库巴果蝇 (Drosophila yakuba)[27] 的线粒体基因组排

列方式一致，无基因重排现象。

2.2　线粒体基因组碱基组成

已测的蚜蝇科昆虫全线粒体基因组具有明显的

AT 偏向性，平均 A+T 含量为 80.35%，其中 A+T
含量最高的是蚜蝇亚科的 Xanthogramma pedissequum 
(83.2%)，最低的为管蚜蝇亚科的黑色墨管蚜蝇

(Mesembrius niger, 77.7%)。对蚜蝇科亚科和族级阶

元的全线粒体基因组平均 A+T 含量分析比较发现：

2 个亚科中，蚜蝇亚科的平均 A+T 含量 (81.07%)
略高于管蚜蝇亚科 (79.87%) ；蚜蝇亚科中，墨蚜蝇

族平均 A+T 含量 (81.32%) 略高于蚜蝇族 (81.02%)；
管蚜蝇亚科中，鼻颜蚜蝇族平均 A+T 含量最高

(80.83%)，而管蚜蝇族最低 (79.51%)。在一些昆虫类

群中发现同一阶元内物种间碱基含量变异较小 [28]，

蚜蝇科 (SE = 0.13) 中蚜蝇亚科 (SE = 0.15) 和管蚜蝇

亚科 (SE = 0.16) 的 A+T 含量同样表现出明显的稳

态，但管蚜蝇中的鼻颜蚜蝇族 (SE = 0.51) 和迷蚜蝇

族 (SE = 0.36) 内不同的物种间 A+T 含量差异较大，

值得注意的是，这两个族的单系性以及分类地位一

直存在很大的争议。

除爪哇异蚜蝇 (Allograpta javana)、巴山垂边

蚜蝇 (Epistrophe bashanensis)、食蚜蝇 (S. grandicornis)、
二带长角蚜蝇 (Chrysotoxum bicinctum)、黑带蚜蝇

(Episyrphus balteatus)、宽条优蚜蝇 (Eupeodes latifasciatus)、
紫柏垂边蚜蝇 (Epistrophe zibaiensis)、野蚜蝇 (Syrphus 
torvus)、Ocyptamus sativus 以外，其余已测蚜蝇科

昆虫线粒体全基因组中 4 种碱基含量均表现为 As > 
Ts > Cs > Gs，同时与一般后生动物线粒体基因组

AT 正偏差和 GC 负偏差的特点一致 [29]，表现出轻

微的 A- 偏斜 (0 < AT-skew < 0.1)，以及中度或强烈

的 C- 偏斜 (-0.2 < GC-skew < -0.1 或 GC-skew < -0.2)。
已测蚜蝇科昆虫线粒体基因组的蛋白质编码基因中

GC 偏斜的变异程度很大，其中位于 L- 链的 nad1、
nad4、nad4L、nad5 均表现为 G- 偏斜 (GC-Skew > 0)，
位于 H- 链的 atp6、atp8、cytb、nad2、nad3、nad6
均表现为 C- 偏斜 (GC-Skew < 0)，cox1、cox2、cox3

在不同的物种中存在 C- 偏斜、G- 偏斜以及 GC 不

偏斜三种表现模式。已测蚜蝇科昆虫线粒体基因组

的蛋白质编码基因中 AT 偏斜相对比较稳定，除位

于 H- 链的 atp8、cox2 或 nad6 在部分管蚜蝇亚科昆

虫中表现为 A- 偏斜 (AT-Skew > 0) 或者 AT 不偏斜

(AT-Skew = 0)，其余基因均表现为 T- 偏斜 (AT-Skew 
< 0)。
2.3　线粒体蛋白质编码基因特点

蚜蝇科昆虫线粒体蛋白质编码基因的平均 A+T
含量 (78.50%) 总体上略低于整个线粒体基因组，其

中，蛋白质编码基因密码子第三位点的平均 A+T
含量 (94.71%) 显著高于密码子第一位点 (72.38%)
和第二位点 (68.41%)。通过比较 ( 图 1A)，蚜蝇科

昆虫线粒体基因组中编码 cox2、cox3、cytb、nad2、
nad3、nad4 和 nad6 的起始密码子相对保守，均为

标准的三联密码子 ATN (ATA、ATT、ATC、ATG)，
且 ATG 和 ATT 使用频率最高；编码 atp6、atp8、
nad1、nad4L 和 nad5 的起始密码子除了 ATN 以外，

还有较特殊的起始密码子 TTG 或 GTG ；而编码

cox1 的起始密码子最为复杂，除标准的三联密码子

ATN 作为起始密码子，大部分 cox1 使用了非标准

密码子，例如 CAA、TTG、CGA 等。这些特殊的

起始密码子可以避免相邻基因发生重叠，减小基因

间隔区，并在转录后经过编辑转换成正常的起始密

码子并完成正常的翻译过程 [30]。

与起始密码子不同，蚜蝇科昆虫在终止密码子

方面表现出较高的一致性 ( 图 1B)，编码 atp6、atp8、
cox3、cytb、nad1、nad4L 和 nad6 的终止密码子为

典型的三联密码子 TAA 或 TAG，其中 TAA 的使用

频率最高；其余 6 种蛋白质编码基因的终止密码子

除典型的三联体密码子之外，还包括不完整的终止

密码子 (TA 或 T)，这种不完整的终止密码子在后生

动物的线粒体中很常见，可通过多聚腺苷酸的作用

在转录时形成完整的终止密码子 TAA，进而完成转

录的终止 [31]。

由于无组蛋白保护，线粒体基因组容易受到代

谢中间产物的诱变，因此相对于核基因组具有较高

的进化速率 [32]。蚜蝇科昆虫线粒体蛋白质编码基因

的进化速率 ( 非同义替代率 Ka/ 同义替代率 Ks) 如
图 1C 所示，其中蚜蝇亚科中 nad4 受到了定向选择

(Ka/Ks > 1)，即该基因可能与蚜蝇亚科昆虫的适应

性进化以及物种形成密切相关；其余 12 种蛋白质

编码基因均表现出纯化选择现象 (Ka/Ks < 1)[11]，其

中 atp8 受到的选择压力最弱而表现出最快的进化速
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A：蚜蝇科昆虫线粒体基因组起始密码子统计图；B：蚜蝇科昆虫线粒体基因组终止密码子统计图；C：蚜蝇科昆虫线粒体基

因组蛋白质编码基因的核苷酸替代率统计图；D：蚜蝇科昆虫线粒体基因组蛋白质进化速率和A+T含量变化趋势图。

图1  蚜蝇科昆虫线粒体基因组蛋白质编码基因特点
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率，cox1 则受到了较强的选择压力进而表现得最为

保守，这 12 种蛋白质编码基因在蚜蝇科中的进化

速率顺序为 atp8 > nad6 > nad3 > nad5 > nad2 > atp6 
> nad4L > cox3 > cytb > nad1> cox2 > cox1 ；相同的

蛋白质编码基因受到的选择压力在不同的类群中存

在显著的差异，除 cytb、nad3、cox3 和 nad4L，其

余 9 种基因在管蚜蝇亚科中受到的选择压力均强于

蚜蝇亚科，即不同类群物种间的各个蛋白质编码基

因所受到的功能限制的程度不同；此外，蚜蝇科昆

虫线粒体蛋白质编码基因的进化速率 (Ka/Ks) 的变

化趋势与 A+T 碱基含量的变化呈正相关 ( 图 1D)，
推测 A+T 含量的变化可能会导致基因间出现不同

的进化模式。

在蚜蝇科昆虫线粒体基因组中，蛋白质编码基

因的氨基酸使用频率存在明显的差异 ( 图 2A)，且

存在强烈的偏好性，例如亮氨酸 Leu2 的使用频率

均为最高，其次为异亮氨酸 Ile、苯丙氨酸 Phe、天

冬酰胺 Asn、苏氨酸 Thr、蛋氨酸 Met，这六种氨

基酸多具有二倍简并密码子且富含 A/T 碱基，其总

使用频率占到氨基酸组成的 55.03% 以上，符合蚜

蝇科线粒体基因组 AT 偏向性的特征。

关于密码子的使用 ( 图 2B、2C)，蚜蝇科昆虫

线粒体基因组中亮氨酸 Leu2 和丝氨酸 Ser2 的密码

子使用的最多，亮氨酸 Leu1 的密码子使用的最少；

而同种氨基酸中不同的同义密码子的使用存在偏向

性，例如亮氨酸 Leu2 的 UUA 使用频率显著高于

UUG ；密码子使用偏向性与密码子第三位点的 AT
偏向性呈现出一定相关性，第三位点为 A 或 U 的

密码子相对同义密码子使用频率 (relative synonymous 
codon usage, RSCU) 普遍较高 (RSCU > 1)，即第三

位点为 A 和 T 碱基的密码子使用频率高，该现象

导致蚜蝇科线粒体蛋白质编码基因密码子第三位点

具有强烈的 A+T 偏好性；相同密码子的 RSCU 值

在蚜蝇科的 2 个亚科昆虫间无显著差异，且 AUA(M)
和 UUA(L2) 的 RSCU 值均最高，GUG(M) 和 AGG(S1)
的 RSCU 值均最低。

2.4　tRNA和rRNA基因特点

蚜蝇科昆虫 tRNA 基因平均 A+T 含量为 80.24%，

tRNA 携带的反密码子与亚库巴果蝇一致，无特殊

反密码子；除 trnS1 以外，其余 21 种 tRNA 均能折

叠形成典型的三叶草结构；而 trnS1 中，除 6 种管

蚜蝇亚科的 trnS1 存在长度为 2 bp 的双氢尿嘧啶

(DHU) 臂，其余物种的 trnS1 均缺少 DHU 臂进而

形成简单的环；有研究表明，缺失 DHU 臂后的

trnS1 通过形成倒 L 型的三级结构来维持接受臂与

反密码子间的距离
[33]。此外，大多数昆虫线粒体基

因组中的 tRNA 基因在形成三叶草结构时，会发生

碱基错配现象，主要是 G-U 错配，这种错配现象可

通过转录后编辑恢复正常配对，因此推测不会对

tRNA 正常功能的行使造成影响 [34]。蚜蝇科昆虫线

粒体基因组中的 tRNA 错配现象多集中在氨基酸接

受臂、DHU 环和 TΨC 环上，除了典型的 G-U 错配

现象，还存在 A-A、U-U、A-G、C-U、A-C 等错配

现象。

蚜蝇科昆虫线粒体基因组中 rRNA 基因的长度

以及位置十分保守，且碱基组成表现出显著的 AT
偏好 ( 平均 A+T 含量为 83.50%)。rrnS 基因的二级

结构均包含 3 个结构域 ( Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ )，由约 24 个

茎环结构组成，其中结构域Ⅱ变异最大，其次为结

构域Ⅰ，结构域Ⅲ最为保守。rrnL 基因的二级结构

通常包含 6 个结构域 ( Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ、Ⅴ和Ⅵ )，
但与其他节肢动物类似，蚜蝇科昆虫 rrnL 的二级

结构中结构域Ⅲ缺失，由约 43 个茎环结构组成，

其中结构域Ⅰ和结构域Ⅱ变异程度较大，而结构域

IV 最为保守。

2.5　控制区特点

蚜蝇科昆虫线粒体控制区位置非常保守，位于

rrnS 和 trnI 之间；不同物种线粒体控制区长度差异

很大，例如二带长角蚜蝇 (Chrysotoxum bicinctum)
具有最长控制区 (4 267 bp)，而 Ocyptamus sativus[35]

的控制区仅长 92 bp，这与控制区高度重复的序列

的数量和大小有关，这些重复序列可进一步形成简

单的发夹结构或更为复杂的二级结构，从而阻碍复

制的进程 [30]。大部分的蚜蝇科物种的线粒体控制区

中存在一个 T-strech 结构 (Ploy-T > 10 bp) 且位置相

对比较固定，在一些全变态昆虫中的研究表明该结

构可能与 N 链的复制起始有关 [30]。

3　线粒体基因组在蚜蝇科昆虫系统进化研究

中的应用

系统发育是指一个类群的进化演变历史，通过

重建高置信度系统发育树的方法来探究物种间的亲

缘关系，是构建合理分类系统的重要依据，也是阐

明物种起源、扩散以及探讨物种性状演化和解释物

种形成机制的前提 [36]。基于 Web of Science 数据库，

目前仅检索出 19 篇与蚜蝇科线粒体全基因组相关

的文献，其中 12 篇局限于对线粒体基因组基本特征

的描述 [37-48]，仅有部分研究基于线粒体基因组数据开
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A：蛋白质编码基因氨基酸组成情况；B：相对同义密码子的使用频率；C：密码子使用偏好性。

图2  蚜蝇科昆虫线粒体基因组氨基酸与密码子使用特征
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展了管蚜蝇亚科 [49]、管蚜蝇属 [50-51] 的系统进化关系

研究，但仍存在取样量小或者缺少特征取样的缺陷，

不足以对蚜蝇科高级阶元的系统发育关系作出准确的

结论。

4　蚜蝇科昆虫系统发育关系重建

本课题组选择蚤蝇科 (Phoridae) 的两种昆虫作

为外群，利用 MAFFT[52]、trimAI[53]、PartitionFinder2[54]、

RAxML[55] 和 MrBayes[56] 软件对 64 种蚜蝇科昆虫

的系统发育关系进行重建，结果如图 3、附图 1 所

示，具体方法见附件 1。尽管本研究基于贝叶斯法

(Bayesian inference analysis, BI)和最大似然法 (maximum 
likelihood analysis, ML) 构建的系统发育树的拓扑结

构略有不同，但均支持蚜蝇科单系性。

图3  基于线粒体37个基因的蚜蝇科昆虫BI系统发育树
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在现行的分类系统中，管蚜蝇亚科作为蚜蝇科

中多样性最为丰富的一个类群，包含 9 族 14 亚族

141 余属，但因其成虫形态多样，幼虫生活史复杂，

该亚科的单系性仅被极少的研究所支持 [18]，本课题

组构建的 BI 树和 ML 树在涉及管蚜蝇亚科的分支

拓扑结构上十分相似，均未恢复管蚜蝇亚科的单系

性，该结果与大部分研究一致 [15-16, 19]。本课题组构

建的 BI 树和 ML 树在涉及蜂蚜蝇族、短腹蚜蝇族、

迷蚜蝇族、鼻颜蚜蝇族的分支拓扑结构上完全一致，

其中蜂蚜蝇族具单系性，与Moran等 [16]的研究一致，

独立于其他所有蚜蝇科物种，且位于整个系统树拓

扑结构中最为基部的位置，基于颜面 ( 明显突出成

钝或锥形 )、触角芒 ( 羽毛状，若不为羽毛状则腹

部具鬃 )、后气门前腹部 ( 具细毛簇 )、后胸腹板 ( 具
毛 )、M1 脉 ( 与 R4+5 脉相交成直角或明显回转 )、
翅膜 ( 具微毛 )、r-m 脉 ( 位于 dm 室基部 )、Rs 脉 ( 具
鬃 )、R4+5 脉 ( 直 ) 的综合特征可将蜂蚜蝇与蚜蝇

科其他类群区分开来，同时结合蜂蚜蝇特有的寄生

于蜂巢中的生物习性，建议将蜂蚜蝇族作为一个最

早分化的亚科较为合理；短腹蚜蝇族仅有一种代表

物种因而无法确定其单系性；迷蚜蝇族内各属间的

分类地位一直存在争议
[17]，而本课题组构建的系统

发育树未能恢复其单系性，所涉及的 7 个物种分别

聚类到 3 个不同分枝上；关于鼻颜蚜蝇族，虽然在

本研究中恢复了其单系性，但其中涉及的鼻颜蚜蝇

属 (Rhingia)、黑蚜蝇属 (Cheilosia) 和鬃胸蚜蝇属

(Ferdinandea) 的系统发育关系尚未得到解决，后期

可通过加大取样范围来确定鼻颜蚜蝇族内部各属之

间的分类系统地位。本课题组构建的 BI 树和 ML
树在涉及管蚜蝇族的分支拓扑结构上略有不同，但

均位于管蚜蝇亚科端部的位置，是管蚜蝇亚科中最

为进化的类群，其内部各属之间的关系在本次研究

中未得到解决，离眼管蚜蝇属 (Eristalinus) 和毛管

蚜蝇属 (Mallota) 的单系性均未得到支持。

本课题组构建的 BI 树和 ML 树在涉及蚜蝇亚

科的拓扑结构上略有不同，但均支持蚜蝇亚科的单

系性，各族间的系统发育关系为：(( 巴蚜蝇族 + 蚜

蝇族 )+ 墨蚜蝇族 )。宽跗蚜蝇属 (Platycheirus) 和墨

蚜蝇属 (Melanostoma) 的分类地位一直存在很大的

争议，本课题组构建的 BI 树和 ML 树的拓扑结构

支持这两个属的单系性，并分别将二者归入巴蚜蝇

族和墨蚜蝇族，该结果与目前大多数学者认可的分

类方式一致
[19, 21, 57]，但也有部分学者认为应将宽跗

蚜蝇属和墨蚜蝇属归入墨蚜蝇族 [58-59]，或将两者均

归为巴蚜蝇族 [60]。本课题组构建的 BI 树和 ML 树

在涉及蚜蝇族 (Syrphini) 的拓扑结构上略有不同，

但同样支持其单系性，值得注意的是，垂边蚜蝇属

(Epistrophe) 所涉及的 4 个物种各自与其他物种聚在

一起，后期需进一步确定该属内各物种的分类系统

地位。

5　讨论

作为分子系统发生学研究的重要工具，线粒体

基因组在确定昆虫演化关系时起到了积极的作用。

现有的线粒体基因组构建的系统发育树澄清了蚜蝇

科昆虫分类上有争议的部分问题，例如蚜蝇科的单

系性、蚜蝇亚科的单系性等；但在解决蚜蝇科昆虫

高级阶元系统进化时依然存在很大的缺陷，例如管

蚜蝇亚科的单系性、迷蚜蝇族的单系性、垂边蚜蝇

属内各物种的分类地位等。现有数据中部分族仅有

一个代表物种 ( 短腹蚜蝇族 )，甚至一些关键族没

有代表物种，例如缩颜蚜蝇族 Pipizini，该族幼虫

与蚜蝇亚科幼虫均为捕食者，但成虫外部形态特征

却与管蚜蝇亚科相同，因此有学者将其归入蚜蝇亚

科
[10] 或归入管蚜蝇亚科 [61]，甚至将其提升为亚科

(Pipizinae) 水平 [19]，然而目前尚未有相关物种的全

线粒体基因组数据。此外，目前所有已知幼虫生活

史的巢穴蚜蝇亚科昆虫都与蚂蚁共生，该类昆虫复

杂的形态学变化和生态学特化使其在蚜蝇科内的系

统发育地位一直存在争议；尽管大多数学者认为巢

穴蚜蝇昆虫是一个独立的亚科，但也有学者将其归

入蚜蝇亚科或归入管蚜蝇亚科，甚至将其提升至科

级水平，并与蚜蝇科互为姐妹群 [9]，然而目前尚未

有与巢穴蚜蝇相关物种的线粒体数据。

总之，线粒体基因组在蚜蝇科昆虫系统进化研

究中的价值还未进行系统评价，除了现有研究均存

在取样量小或者缺少特征取样的缺陷，不足以对蚜

蝇科高级阶元的系统发育关系作出准确的结论，重

建系统发育树的过程中也存在随机和系统误差，未

来如何增加物种数量和减少因取样造成的“长枝吸

引”(Long-branch Attraction, LBA) 假象，是今后需

着重努力的方向。同时，未来还应将线粒体基因组

数据、核基因及形态学特征等数据结合起来进行整

合分析，进一步推动蚜蝇科昆虫的系统进化研究。

附加信息：包含 1 个附表、1 个附图和 1 个附件。

附表 1 为已测全线粒体基因组蚜蝇科昆虫基本信息

统计；附图 1 为基于线粒体 37 个基因的蚜蝇科昆
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虫 ML 系统发育树；附件 1 为蚜蝇科昆虫全线粒体

比较基因组和系统发育分析方法。所有附加文件详

见本刊网站 (https://www.lifescience.net.cn/) 2022 年

第 11 期。
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