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基于线粒体 ＣＯⅠ基因的三江源草原毛虫
金小蜂分子鉴定与系统发育分析
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摘要: 【目的】三江源草原毛虫金小蜂在形态学水平上已被鉴定为草原毛虫蛹期的寄生蜂新种ꎮ 本研究

拟从分子标记水平再次对三江源草原毛虫金小蜂进行物种辅助鉴定ꎬ探究其在小蜂总科中的系统发育关

系ꎮ 【方法】利用分子生物学手段对三江源草原毛虫金小蜂线粒体 ＣＯⅠ基因进行扩增、测序与分析ꎬ并采

用邻接法构建系统发育 Ｎ￣Ｊ 树ꎮ 【结果】三江源草原毛虫金小蜂线粒体 ＣＯⅠ基因校正后的长度为８１２ ｂｐꎬ
Ａ、Ｔ、Ｃ、Ｇ 碱基含量分别为 ３４.３６％、４２.６１％、１０.５９％、１２.４４％ꎬＡＴ 含量显著高于 ＧＣ 含量ꎬ具有明显的 ＡＴ
偏好性ꎻ三江源草原毛虫金小蜂与蝶蛹金小蜂 ＣＯⅠ基因相似度最高ꎬ遗传距离最小ꎬ表明三江源草原毛

虫金小蜂与蝶蛹金小蜂亲缘较近ꎬ因此推断三江源草原毛虫金小蜂可能属于金小蜂科物种ꎻ三江源草原毛虫金小蜂先后与

Ｅｕｐｅｌｍｕｓ ｓｐ.、Ｓｙｃｏｓｃａｐｔｅｒ ｓｐ.、Ｉｄｉｏｍａｃｒｏｍｅｒｕｓ ｓｐ.、Ｄｉａｚｉｅｌｌａ ｂｉｚａｒｒｅ、Ｅｕｒｙｔｏｍａ ｓｐ. 聚为一支ꎬ且与 Ｉｄｉｏｍａｃｒｏｍｅｒｕｓ ｓｐ. ＋(Ｄｉａｚｉｅｌｌａ
ｂｉｚａｒｒｅ＋Ｅｕｒｙｔｏｍａ ｓｐ.)＋(Ｅｕｐｅｌｍｕｓ ｓｐ.＋Ｓｙｃｏｓｃａｐｔｅｒ ｓｐ.)形成姊妹群ꎮ 【结论】本研究从分子标记水平揭示了三江源草原毛虫

金小蜂与金小蜂科物种的亲缘关系较近ꎬ支持了三江源草原毛虫金小蜂的形态学物种鉴定结果ꎬ为更深入地研究三江源草

原毛虫金小蜂系统发育提供了科学依据ꎬ对草原毛虫的生物防治具有重要意义ꎮ
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　 　 青藏高寒牧区草场的高寒草甸是青藏高原地

区面积最大的生态系统ꎬ是国家生态安全屏障ꎬ也
是牧民农牧业赖以生存的自然资源ꎮ 据报道ꎬ青藏

高寒牧区草场的草原毛虫 Ｇｙｎａｅｐｈｏｒａ ｑｉｎｇｈａｉｅｎｓｉｓ
Ｃｈｏｕ ｅｔ Ｙｉｎｇ 危害严重ꎬ虫害暴发时每平方米可达

上千条ꎬ往往牧草刚返青就被啃食殆尽(范小建ꎬ
２０１１)ꎮ 在草原毛虫危害严重的年份ꎬ采用化学农

药大面积捕杀成为主要方法ꎬ严重破坏了青藏高寒

牧区的生态平衡ꎬ且加剧了农药残留污染ꎮ 因此ꎬ
寻找适合的可对草原毛虫进行生物防治的寄生天

敌昆虫ꎬ研究草原毛虫的生物防治方法ꎬ是实现绿

色、环保、无公害、可持续控制草原毛虫虫害的有效

途径ꎬ对保护青藏高寒牧区草甸生态环境、促进高

寒牧区农牧业健康有序发展具有重要意义ꎮ
三江源草原毛虫金小蜂 Ｐｔｅｒｏｍａｌｕｓ ｓａｎｊｉａｎ￣

ｇｙｕａｎｉｃｕｓ Ｙａｎｇ 是王海贞(２０２０)在草原毛虫蛹期采

集到的一种寄生蜂ꎬ后经过杨忠岐等(２０２０)从形态

学水平鉴定为金小蜂科的一种新种ꎮ 研究表明ꎬ三
江源草原毛虫金小蜂对寄主草原毛虫蛹的自然寄

生率较高ꎬ且出蜂量较大ꎬ是草原毛虫蛹期的优势

寄生天敌昆虫ꎬ可作为扩繁的天敌昆虫对草原毛虫

进行生物防治(王海贞ꎬ２０２０)ꎮ 但是作为金小蜂科

的一种新种ꎬ分子标记水平的物种鉴定还未完成ꎬ
以及在进化过程中系统发育关系目前还不清楚ꎬ不
利于这个新物种分类学及遗传结构的深入研究ꎬ制
约了其对草原毛虫生物防治潜能的挖掘ꎮ

线粒体 ＤＮＡ (ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａ ＤＮＡꎬ ｍｔＤＮＡ)是一

种群体遗传学研究常用的分子标记(王玲等ꎬ２０１８ꎻ
殷玉生等ꎬ２０１２ꎻ 张桂芬等ꎬ２０１４ꎻ 张莉丽等ꎬ２０１６ꎻ
Ｏｌｅｋｓｉｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２２)ꎬ具有进化速度快、母系遗传、
基因重组缺失以及易于扩增等特点(Ｄｊｅｂｂｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８ꎻ Ｐａｌｒａｊｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎬ是国

际公认的广泛应用于昆虫种类鉴别的分子生物学

技术之一(Ｊａｎｚｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７ꎻ Ｚｈｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎮ
目前ꎬ昆虫线粒体基因研究中结构与功能研究较为

深入的是线粒体细胞色素氧化酶亚基Ⅰ(ＣＯⅠ)基
因ꎬ在传粉小蜂 Ｗｉｅｂｅｓｉａ ｐｕｍｉｌａｅ (Ｈｉｌｌ)(吴文珊等ꎬ
２０１３)、榕小蜂 Ｅｕｐｒｉｓｔｉｎａ ｓｐ. (陈友铃等ꎬ２０１３)、赤
眼蜂 Ｔｒｉｃｈｏｇｒａｍｍａ ｓｐ. (李虹兵等ꎬ２０１８)等多种寄

生蜂的遗传多样性及种群结构中广为应用ꎮ

本研究基于线粒体 ＣＯⅠ基因ꎬ采用分子生物学

手段对三江源草原毛虫金小蜂进行物种辅助鉴定ꎬ
并通过构建系统发育树ꎬ探索三江源草原毛虫金小

蜂的系统发育关系ꎬ为支持三江源草原毛虫金小蜂

的形态学物种鉴定结果ꎬ以及深入研究三江源草原

毛虫金小蜂的系统发育提供了科学依据ꎬ对草原毛

虫的生物防治具有重要的意义ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 样品采集与保存

本研究所用的三江源草原毛虫金小蜂样品采

集自青海省玉树州治多县海拔 ４５８０ ｍ 高寒草甸的

草原毛虫蛹内ꎬ并浸泡于非冻型 ＤＮＡ 组织保存液

(天恩泽)中ꎬ４ ℃保存ꎬ用于样品总 ＤＮＡ 的提取ꎮ
１.２　 总 ＤＮＡ 提取与检测

三江源草原毛虫金小蜂总 ＤＮＡ 的提取参照基

因组 ＤＮＡ 提取试剂盒说明书(Ａｘｙｇｅｎ)进行ꎮ 采用

Ｎａｎｏｄｒｏｐ ２０００ 分光光度计 (Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆ￣
ｉｃ)检测样品 ＤＮＡ 的浓度和纯度ꎮ 如果提取的样品

ＤＮＡ 浓度过高ꎬ在进行 ＰＣＲ 试验前需对样品 ＤＮＡ
进行稀释ꎮ
１.３　 ＣＯⅠ基因扩增反应

三江源草原毛虫金小蜂线粒体 ＣＯⅠ基因扩增

引物设计参照小蜂总科 ＣＯⅠ基因通用引物(吴文

珊 等ꎬ ２０１３ )ꎬ 上 游 引 物 序 列 为 ５′￣ＣＡＡＣＡＴＴ￣
ＴＡＴＴＴＴＧＡＴＴＴＴＴＴＧＧ￣３′ꎬ下游引物为 ５′￣ＴＣＣＡＡＴ￣
ＧＣＡＣＴＡＡＴＣＴＧＣＣＡＴＡＴＴＡ￣３′ꎮ ＰＣＲ 反应的总体积

为５０ μＬꎬ其中含有 ４ μＬ ＤＮＡ 模板(４０ ｎｇ􀅰μＬ－１)ꎬ
各 ２ μＬ 双向引物(１０ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１)ꎬ５ μＬ １０×ｒＴａｑ
Ｂｕｆｆｅｒ ( ２０ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ Ｍｇ２＋ )ꎬ４ μＬ ｄＮＴＰ Ｍｉｘｔｕｒｅ
(２.５ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ )ꎬ ０. ２５ μＬ ｒＴａｑ ＤＮＡ 聚 合 酶

(５ Ｕ􀅰μＬ－１)ꎬ３２. ７５ μＬ ｄｄＨ２ ＯꎻＰＣＲ 扩增条件为

９５ ℃ 预变性 ３ ｍｉｎꎬ ９４ ℃ 变性 ４５ ｓꎬ５３ ℃ 退火

１ ｍｉｎꎬ７２ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ３５ 个热循环ꎬ最后在 ７２ ℃
延伸 ７ ｍｉｎꎮ 扩增产物用 １％琼脂糖电泳进行验证ꎬ
并挑选扩增效果较好的样品ꎬ委托华大基因科技有

限公司进行正反链双向测序ꎮ
１.４　 序列分析与系统发育树构建

１.４.１　 ＣＯⅠ基因序列拼接及碱基组成分析　 利用

Ｓｅｑｍａｎ 软件对测序所得的三江源草原毛虫金小蜂

线粒体 ＣＯⅠ基因正反向序列进行拼接ꎬ删除头尾载
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体序列ꎬ通过观察测序峰图校正可疑位点ꎬ然后将

拼接完成后的序列保存为 Ｆａｓｔａ 格式的文件ꎬ并对

拼接后的基因序列碱基组成进行统计分析ꎮ
１.４.２　 基于 ＣＯⅠ基因的物种分子鉴定与构建系统

发育树物种选择　 本研究将测序得到的 ＣＯⅠ基因

序列在 ＮＣＢＩ 中 Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ＢＬＡＳＴ ( ｂａｓｉｃ ｌｏｃａｌ ａ￣
ｌｉｇｎｍｅｎｔ ｓｅａｒｃｈ ｔｏｏｌ)进行序列比对ꎬ根据比对序列

的相似度ꎬ进行物种分子鉴定ꎮ 同时ꎬ挑选与三江

源草原毛虫金小蜂线粒体 ＣＯⅠ基因序列相似度较

高且具有科、属代表性的膜翅 Ｈｙｍｅｎｏｐｔｅｒａ 小蜂总

科 Ｃｈａｌｃｉｄｏｉｄｅａ 寄生蜂(共 ５ 科 ９ 属 １１ 种)用于遗

传关系的分析及系统发育树的构建(表 １)ꎮ 选取

的 ＣＯⅠ基因序列通过登录号从 ＧｅｎＢａｎｋ 中下载ꎬ
并保存为 Ｆａｓｔａ 格式文件ꎬ用于物种间基因序列比

对和系统发育分析ꎮ
１.４.３　 系统发育树构建　 应用 Ｍｅｇａ ６.０ 软件ꎬ基于

Ｋｉｍｕｒａ ２￣ｐａｒａｍｔｅｒ 模型ꎬ计算物种间的遗传距离ꎻ通
过邻接法( ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ)构建系统发育 Ｎ￣Ｊ 树ꎬ
采用自举法(ｂｏｏｔｓｔｒａｐ)重复抽样 １０００ 次检验系统

发育树各分支的置信度(Ｔａｍｕｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３)ꎮ

表 １　 ＧｅｎＢａｎｋ 中收录的 １１ 种寄生蜂 ＣＯⅠ基因信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ＣＯⅠ ｇｅｎｅ ｏｆ ｅｌｅｖｅｎ ｐａｒａｓｉｔｉｃ ｗａｓｐｓ ｆｒｏｍ ＧｅｎＢａｎｋ

科 Ｆａｍｉｌｉｅｓ 属 Ｇｅｎｅｒａ 种 Ｓｐｅｃｉｅｓ 登录号 ＧｅｎＢａｎｋ ＩＤ

Ｐｔｅｒｏｍａｌｉｄａｅ Ａｐｏｃｒｙｐｔａ Ａｐｏｃｒｙｐｔａ ｓｐ. ＡＦ３０２０５８
Ｄｉａｚｉｅｌｌａ Ｄｉａｚｉｅｌｌａ ｂｉｚａｒｒｅａ ＪＱ７５６５３９
Ｃｒｏｓｓｏｇａｓｔｅｒ Ｃｒｏｓｓｏｇａｓｔｅｒ ｓｔｉｇｍａ ＥＦ０５４８０３
Ｐｈｉｌｏｃａｅｎｕｓ Ｐｈｉｌｏｃａｅｎｕｓ ｂａｒｂａｒｕｓ ＪＱ７５６５８７
Ｓｙｃｏｓｃａｐｔｅｒ Ｓｙｃｏｓｃａｐｔｅｒ ｓｐ. ＤＱ６７８９７７
Ｐｔｅｒｏｍａｌｕｓ Ｐｔｅｒｏｍａｌｕｓ ｐｕｐａｒｕｍ ＭＧ９２３５１３

Ａｐｈｅｌｉｎｉｄａｅ Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ａｐｈｅｌｉｎｉｄａｅ Ａｐｈｅｌｉｎｉｄａｅ ｓｐ. ＰＣ１２４ ＫＵ４９９４７１
Ａｐｈｅｌｉｎｉｄａｅ ｓｐ. ＰＣ１２３ ＫＵ４９９４７０

Ｅｕｒｙｔｏｍｉｄａｅ Ｅｕｒｙｔｏｍａ Ｅｕｒｙｔｏｍａ ｓｐ. ＫＣ９６００８５
Ｅｕｐｅｌｍｉｄａｅ Ｅｕｐｅｌｍｕｓ Ｅｕｐｅｌｍｕｓ ｓｐ. ＫＸ０８６２１０
Ｔｏｒｙｍｉｄａｅ Ｉｄｉｏｍａｃｒｏｍｅｒｕｓ Ｉｄｉｏｍａｃｒｏｍｅｒｕｓ ｓｐ. ＭＦ９５６３７７

２　 结果与分析
２.１　 基因序列分析与物种分子鉴定

获得的三江源草原毛虫金小蜂线粒体 ＣＯⅠ基

因正向序列长度为 ８４７ ｂｐꎬ反向序列长度为 ８４５
ｂｐꎮ 采用 Ｓｅｑｍａｎ 软件对正反向序列进行拼接组

装ꎬ得到校正后的 ＣＯⅠ基因序列长度为 ８１２ ｂｐꎬＡ、
Ｔ、Ｃ、Ｇ 碱基含量分别为 ３４.３６％、４２.６１％、１０.５９％、
１２.４４％ꎬＡＴ 含量达 ７６.９７％ꎬＧＣ 含量达 ２３.０３％ꎬＡＴ
含量显著高于 ＧＣ 含量ꎬ具有明显的 ＡＴ 偏好性ꎮ
ＮＣＢＩ 数据库 Ｂｌａｓｔ 结果显示ꎬ三江源草原毛虫金小

蜂与蝶蛹金小蜂 Ｐｔｅｒｏｍａｌｕｓ ｐｕｐａｒｕｍ (Ｌ.) ＣＯⅠ基

因相似度最高ꎬ为 ９１.１２％ꎮ
２.２　 遗传距离分析

遗传距离分析结果如表 ２ 所示ꎬ三江源草原毛

虫金小蜂与蝶蛹金小蜂遗传距离最小ꎬ为 ０.０６０ꎬ与
Ａｐｏｃｒｙｐｔａ ｓｐ.遗传距离最大ꎬ为 ２.７６０ꎬ表明进化过程

中三江源草原毛虫金小蜂与蝶蛹金小蜂亲缘关系

最近ꎬ与 Ａｐｏｃｒｙｐｔａ ｓｐ.亲缘关系最远ꎮ
２.３　 系统发育分析

系统发育 Ｎ￣Ｊ 树(图 １) 显示ꎬＡｐｈｅｌｉｎｉｄａｅ ｓｐ.

ＰＣ１２４、Ａｐｈｅｌｉｎｉｄａｅ ｓｐ.、 Ａｐｏｃｒｙｐｔａ ｓｐ. ＰＣ１２３ 这 ３ 个

物种先后聚为一支ꎬ并从小蜂总科其他物种中分离

出来ꎬ表明这 ３ 个物种与其他物种在进化上不属于

一个分类阶层ꎻ三江源草原毛虫金小蜂先后与 Ｅｕ￣
ｐｅｌｍｕｓ ｓｐ.、Ｓｙｃｏｓｃａｐｔｅｒ ｓｐ.、 Ｉｄｉｏｍａｃｒｏｍｅｒｕｓ ｓｐ.、Ｄｉａｚ￣
ｉｅｌｌａ ｂｉｚａｒｒｅ、Ｅｕｒｙｔｏｍａ ｓｐ.聚为一支ꎬ且与 Ｉｄｉｏｍａｃｒｏ￣
ｍｅｒｕｓ ｓｐ.＋ (Ｄｉａｚｉｅｌｌａ ｂｉｚａｒｒｅ ＋Ｅｕｒｙｔｏｍａ ｓｐ.) ＋ (Ｅｕ￣
ｐｅｌｍｕｓ ｓｐ.＋Ｓｙｃｏｓｃａｐｔｅｒ ｓｐ.)形成姊妹群ꎮ

３　 讨论与结论
寄生天敌昆虫种类鉴定是害虫生物防控的前

提ꎬ而建立在形态学特征观察基础上的物种鉴定ꎬ
通常情况下会因为观察者的主观性而导致物种鉴

定不准确ꎬ同时ꎬ传统的形态学鉴别技术需要由专

业的高技术人员识别ꎬ而且受样本保存情况、样品

发育阶段、细微差异的近缘种等因素的限制(卢西

西等ꎬ２０２２)ꎮ 随着 ＤＮＡ 条形码技术在昆虫分类学

中的应用ꎬ利用形态学观察与分子生物学相结合的

技术逐渐取代了单一依靠形态学观察的物种鉴定

方法ꎬ为物种鉴定提供了更加全面的证据ꎬ也为发

现隐存种、新物种提供了新的依据(Ｏｇｄｅｎ ＆ Ｌｉｎｄ￣
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ｓａｙꎬ２０１６)ꎮ 本研究在前期已经对从草原毛虫蛹中

采集到的寄生蜂进行了形态学物种鉴定ꎬ并认为是

金小蜂科的新种———三江源草原毛虫金小蜂(杨忠

岐等ꎬ２０２０)ꎬ但未对其进行分子生物学物种辅助鉴

定ꎮ 为了使鉴定结果更加科学准确ꎬ本研究采用

ＣＯⅠ基因分子标记技术ꎬ对采集到的寄生蜂样品再

次进行物种辅助鉴定ꎬＮＣＢＩ 数据库 Ｂｌａｓｔ 结果显

示ꎬ本研究采集到的寄生蜂与蝶蛹金小蜂 ＣＯⅠ基因

序列相似度最高ꎬ而蝶蛹金小蜂为金小蜂科寄生

蜂ꎬ表明所采样品也可能为金小蜂科寄生蜂ꎬ但根

据杨忠岐等(２０２０)的形态学鉴定结果ꎬ所采样品与

金小蜂科其他寄生蜂种类在形态特征方面存在差

异ꎬ因此ꎬ可以确定本研究从草原毛虫蛹内采集到

的寄生蜂为金小蜂科的新种ꎬ再次支持了形态学物

种鉴定结果ꎮ 形态学与分子生物学鉴定相结合的方

法为三江源草原毛虫分类学的深入研究提供了参考

依据ꎬ丰富了草原毛虫生物防控寄生天敌资源库ꎮ

表 ２　 基于小蜂总科比对物种 ＣＯⅠ基因遗传距离矩阵
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｍａｔｒｉｘ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｆｏｒ ＣＯⅠ ｇｅｎｅ ｏｆ ｃｏｍｐａｒｉｎｇ Ｃｈａｌｃｉｄｏｉｄｅａ ｓｐｅｃｉｅｓ

编号 Ｎｏ. 物种 Ｓｐｅｃｉｅｓ １ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２

１ Ａｐｈｅｌｉｎｉｄａｅ ｓｐ.ＰＣ１２３
２ Ａｐｈｅｌｉｎｉｄａｅ ｓｐ.ＰＣ１２４ ０.０００
３ Ａｐｏｃｒｙｐｔａ ｓｐ. ０.２１７ ０.２１７
４ Ｄｉａｚｉｅｌｌａ ｂｉｚａｒｒｅａ ２.０８５ ２.０８５ ３.１０４
５ Ｃｒｏｓｓｏｇａｓｔｅｒ ｓｔｉｇｍａ １.９６４ １.９６４ ２.４５２ ０.１２２
６ Ｅｕｐｅｌｍｕｓ ｓｐ. ２.２９８ ２.２９８ ３.３２８ ０.１５９ ０.２１０
７ Ｐｈｉｌｏｃａｅｎｕｓ ｂａｒｂａｒｕｓ １.９０７ １.９０７ ２.４１５ ０.１０４ ０.１３９ ０.１２１
８ Ｓｙｃｏｓｃａｐｔｅｒ ｓｐ. ２.０３５ ２.０３５ ３.００３ ０.１３１ ０.１７９ ０.１２１ ０.１１８
９ Ｅｕｒｙｔｏｍａ ｓｐ. ４.３２３ ４.３２３ ５.３４９ １.３６６ １.６２６ １.５１７ １.５８８ １.５４４

１０ Ｉｄｉｏｍａｃｒｏｍｅｒｕｓ ｓｐ. １.９１０ １.９１０ ２.９０２ ０.１５０ ０.１８２ ０.１５１ ０.１３５ ０.１３７ １.５１９
１１ Ｐｔｅｒｏｍａｌｕｓ ｐｕｐａｒｕｍ １.９９９ １.９９９ ２.５４５ ０.０９１ ０.１２８ ０.１５４ ０.０７３ ０.１３１ １.６５８ ０.１６５
１２ Ｐｔｅｒｏｍａｌｕｓ ｓａｎｊｉａｎｇｙｕａｎｉｃｕｓ ２.１４３ ２.１４３ ２.７６０ ０.１０８ ０.１２２ ０.１７０ ０.０９４ ０.１６０ １.４５９ ０.１８５ ０.０６０

图 １　 基于 ＣＯⅠ基因构建的三江源草原毛虫金小蜂系统发育 Ｎ￣Ｊ 树
Ｆｉｇ.１　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ Ｎ￣Ｊ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｐ. ｓａｎｊｉａｎｇｙｕａｎｉｃｕｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＣＯⅠ ｇｅｎｅ

　 　 草原毛虫是分布在我国青藏高原高寒牧区的

一种重要害虫ꎬ对高寒草甸植被破坏相当严重(王
海贞和刘昕ꎬ２０２２)ꎮ 青藏高原地理环境异常极端

恶劣ꎬ因此ꎬ国内外对草原毛虫寄生天敌资源调查

研究报道较少ꎮ １９８０ 年ꎬ沈南英等(１９８０)在草原

毛虫蛹内发现了膜翅目金小蜂科寄生蜂草原毛虫

金小蜂 Ｐｔｅｒｏｍａｌｕｓ ｑｉｎｇｈａｉｅｎｓｉｓ Ｌｉａｏꎮ 三江源草原毛

虫金小蜂与草原毛虫金小蜂虽然在形态上都保留

了金小蜂科的特征ꎬ但也有一些细微差异ꎬ因此被

鉴定为 ２ 个不同的种(杨忠岐等ꎬ２０２０)ꎮ 由于草原

毛虫金小蜂没有分子方面的基因信息资源ꎬ因此无

法与三江源草原毛虫做序列比对ꎬ进行深入的系统

发育研究ꎮ 故此ꎬ本研究只能选用小蜂总科中与三

江源草原毛虫金小蜂 ＣＯⅠ序列相似度较高的 １１ 种

寄生蜂进行序列比对ꎬ以此来研究三江源草原毛虫

金小蜂在小蜂总科中的进化地位ꎮ 遗传距离是评

估物种之间亲缘关系的最直接证据ꎬ三江源草原毛

虫金小蜂与蝶蛹金小蜂的遗传距离最小ꎬ揭示在进
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化过程中三江源草原毛虫金小蜂与蝶蛹金小蜂亲

缘关系最近ꎮ 这在一定程度上再次支持了三江源

草原毛虫金小蜂的形态学物种鉴定结果ꎮ 系统发

育树聚类结果显示ꎬ三江源草原毛虫金小蜂先后与

Ｅｕｐｅｌｍｕｓ ｓｐ.、Ｓｙｃｏｓｃａｐｔｅｒ ｓｐ.、Ｉｄｉｏｍａｃｒｏｍｅｒｕｓ ｓｐ.、Ｄｉ￣
ａｚｉｅｌｌａ ｂｉｚａｒｒｅ、Ｅｕｒｙｔｏｍａ ｓｐ.聚为一支ꎬ且与 Ｉｄｉｏｍａｃ￣
ｒｏｍｅｒｕｓ ｓｐ.＋(Ｄｉａｚｉｅｌｌａ ｂｉｚａｒｒｅ＋Ｅｕｒｙｔｏｍａ ｓｐ.) ＋(Ｅｕ￣
ｐｅｌｍｕｓ ｓｐ.＋Ｓｙｃｏｓｃａｐｔｅｒ ｓｐ.)形成姊妹群ꎬ表明三江源

草原毛虫金小蜂在进化上可能与这 ５ 种寄生蜂处

于同一分类阶层ꎮ
选择合适的分子标记ꎬ是用 ＤＮＡ 序列进行准

确分析的前提ꎬ不同的 ＤＮＡ 序列在生物体中行使

不同的功能ꎬ所承受的环境选择压力不同ꎬ因而在

序列进化速度上存在差异(梁宏伟等ꎬ２０１８ꎻ 李爱

梅等ꎬ２０２２ꎻ 许佳丹等ꎬ２０１９)ꎮ 对生物不同分类阶

元进行鉴定时ꎬ对所选择的分子标记的变异速度有

不同的要求ꎮ 在对亚种、种、属等较低的分类阶元

进行研究时ꎬ要求所选择的分析标记要有较快的变

异速度ꎬ这样才能确保在亲缘关系较近的不同个体

之间存在足够的变异能够将它们区别开来(吴文珊

等ꎬ２０１３)ꎮ 在本研究中ꎬ与三江源草原毛虫金小蜂

进行序列比对的 １１ 个寄生蜂物种均为小蜂总科昆

虫ꎬ属于较低级的分类单元ꎬ因此选用进化速度相

对较快的 ＣＯⅠ序列进行系统发育研究ꎮ 此外ꎬ很多

学者认为ꎬ仅仅利用一个基因的分子标记进行物种

鉴定时ꎬ可能存在一定的误差风险 (吴文珊等ꎬ
２０１３)ꎬ因此ꎬ今后应利用线粒体 ＣＯⅡ、Ｃｙｔｂ 基因及

核糖体 １６Ｓ、２８Ｓ 基因对三江源草原毛虫金小蜂进

行更加全面的分子生物学物种鉴定ꎮ
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