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摘要　系统分类学不但是生物多样性和物种进化的研究主题,对农业害虫管理或其他生物应用领域也具有

重要意义.目前,入侵性实蝇的系统分类问题严重阻碍了果蔬产品的市场准入、贸易和检验检疫.为提供最新

的分类鉴定信息以及多样化、综合性分类方法,从形态学、细胞学、分子生物学、生化分类鉴定等方面介绍入侵性

实蝇近缘种、复合种和隐蔽种鉴定分类方法的研究进展,同时介绍各种鉴定分类方法的改进及新型的分子生物

辅助手段,确保入侵性实蝇分类鉴定工作达到快速、高效、准确的效果.
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　　实蝇科 Tephritidae昆虫是双翅目最大的类群,
超过４５０属４３００余种[１],主要发生于热带或亚热

带地区,其中危害水果和蔬菜等作物的主要有４个

属的实蝇害虫,分别是按实蝇属Anastrepha、果实

蝇属Bactrocera、小条实蝇属Ceratitis、绕实蝇属

Rhagoletis,这些属中包括了形态十分相似的复合

种(complexspecies)或隐蔽种(crypticspecies),如
南美按实蝇复合种A．fraterculuscomplex[２Ｇ４]、桔
小实蝇复合种B．dorsaliscomplex[５Ｇ６]、苹果实蝇复

合种R．pomonellacomplex[７]、非洲水果实蝇复合

种FARcomplex[８]等.国际上关于复合种的系统

分类学,或者复合种的地理分布依然存在巨大争

议[９Ｇ１０],同样这些入侵性实蝇国际分类命名也未能

统一,严重阻碍了果蔬产品的市场准入、国际贸易和

检验检疫.
系统分类学不但是生物多样性和物种进化的核

心研究主题,对于农业害虫管理或其他生物应用领

域也具有重要意义[１１].首先,系统分类的问题往往

聚焦在物种鉴定上,由于亲缘关系密切的物种可能

会因地理分布不同、携带寄生病菌不同、寄主差异和

季节性物候改变等出现不同程度的遗传分化,而系

统分类信息的更新与补充可为害虫管理提供有效指

导[１２Ｇ１４].其次,国际植物生物安全也要求分类鉴定

至种阶元,且系统分类需准确解决,避免国际分类上

命名 不 统 一,影 响 农 业 害 虫 检 疫、农 产 品 贸 易

等[１５Ｇ１６].
以计算机技术、互联网技术、分子生物技术和化

学分析技术为基础,崭新的分类鉴定技术方法层出

不穷,一方面为逐步实现快速、高效、准确的分类目

标提供了技术保障;另一方面在解决重要农业害虫

的复合种或者隐蔽种分类问题上,也促使了由过去

单一的传统形态分类向多元化分类鉴定或者综合性

分类鉴定发展[１７].笔者总结了入侵性实蝇的几大

类的分类鉴定方法,旨在提供最新的分类鉴定信息,
特别是形态学鉴定的技术改进、生化分类鉴定的发

展以及一些新型分子生物辅助手段,以展示分类方

法的前沿技术.此外,还介绍了入侵性实蝇复合种

或隐蔽种的形态学鉴定、细胞学鉴定、分子生物学鉴

定、生化分类鉴定等方法的研究进展,旨在为解决模

糊分类问题提供多元化、综合性分类方法.

1　形态学鉴定

1.1　传统的形态学鉴定

形态学分类法是最基本的昆虫分类方法,昆虫

种类的分化与形态结构变化紧密联系,因此昆虫的

外部形态、内部结构及各部分大小比例等形态学特
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征是昆虫分类的重要依据.目前,入侵性实蝇分类

主要依据的形态学特征有:腹部胸部的颜色和形态、
翅的斑纹以及翅脉相、产卵器及其他结构的形态

特征[１８Ｇ１９].
实蝇科复合种和近缘种的快速鉴定可根据成虫

生殖器进行,如根据桔小实蝇B．dorsalis雄虫的阳

茎特征可将其近缘种区分开来[２０].翅脉的脉室几

何特征也是重要分类依据,通过比较分析桔小实蝇

B．dorsalis的脉室几何形态特征可以将４种复合

种区分开来[２１];根据南瓜实蝇B．taucomplex的脉

室几何形态特征可分为２个生物型[２２].综合各部

分形态特征进行比较确保了分类的准确性,根据中

胸背板、产卵器和翅的特征可把分布于南美地区的

南美按实蝇A．fraterculuscomplex划分为７个形

态型[２３],也有研究通过比较其额鬃和眼后鬃非对称

特征的差异以区分地理亚种[２４].另外,卵壳外部形

态特征(包括长度、宽度、锥状、曲率、纹路、卵孔)被
认为是未成熟虫体的重要分类依据[２５Ｇ２６],通过这些

可塑性的综合分值对南美瓜实蝇１７个种进行聚类

分析,发现属间种与种内分值出现显著差异,表明基

于卵壳外部形态特征的分值可以作为主要的分类鉴

定依据[２６].
1.2　数码化的形态学鉴定

由于实蝇科害虫的种类繁多而且形态相似度

高,所以很难通过查阅检索表对入侵性实蝇进行系

统鉴定.计算机技术的发展可大大改进这一局面,
一方面通过建立全世界的实蝇科种类形态学数据

库,可为科研工作者提供全面的参考资料,并加强国

际之间的样本交流,自１９９９年由美国、英国和以色

列３个国家的科学家开发的世界实蝇害虫形态鉴定

系统(PestFruitFliesoftheWorld,http://deltaＧ
intkey．com/ffa/www/_wintro．htm)一直沿用至今,
期间不断得到修改和补充,该系统详细记载了世界

范围入侵性实蝇的成虫和幼虫的各部位形态特征、
图像信息,还可以根据里面的“分类描述语言系统”
(descriptionlanguagefortaxonomy,DELTASysＧ
tem)对所要鉴定的实蝇进行检索;另一方面,利用

形态特征的图像数码化建立快速自动识别系统,得
以实现对昆虫高通量自动识别,目前,国内已有关于

实蝇科实蝇属数字图像自动识别系统开发的报道,
该系统根据翅及中胸背板图像的局部二进制模式特

征,结合 Adaboost迭代算法进行大量实蝇科昆虫

的物种识别,该系统通过测定包括杨桃实蝇B．carＧ
ambolae、瓜实蝇B．cucurbitae、南瓜实蝇B．tau 等

８个近缘种的识别率可达到８０％[２７].

2　细胞学鉴定

细胞分类学是根据细胞结构来区别生物有机体

的分类学分支学科.主要在显微和亚显微水平研究

有机体细胞的染色体形态结构和行为特性,籍以阐

明种内、种间关系以及分类群或分类阶元的演化机

制.目前,细胞分类学主要是以染色体数目与形态、
带型分析、减数分裂行为和性别决定机制为生物分

类的特征,并进而研究核型进化和生物系统进化.
染色体的结构和分裂行为作为双翅目昆虫分类

方法 的 一 种,可 以 实 现 近 缘 种 区 分 以 及 亚 种 分

类[２８].实蝇科近缘种(种间)可以根据多线染色体

带型、联结形式等特征加以区分.如根据多线染色

体带型可以区分小南瓜实蝇Dacusciliatus和油橄

榄果实蝇B．oleae[２９],根据染色体的特征可以区分

瓜实 蝇 B．cucurbitae 和 地 中 海 实 蝇C．capitaＧ
ta[３０].也有报道通过比较唾液多线染色体联结形

式研究北美樱桃实蝇R．cingulata、核桃绕实蝇R．
completa 和 樱 桃 绕 实 蝇 R．cerasi 的 同 源 性 差

异[３１].而复合种分类鉴定可以根据染色体核型、性
染色体带型、多线染色体带型和有丝分裂等特性进

行,如根据性染色体的长度大小和异染色质区以区

分南美按实蝇２个复合种[３],根据有丝分裂染色体

的C带不同特点以区分按实蝇属５个复合种[３２].
还有研究显示多线性染色体的特征可以作为鉴定桔

小实蝇复合种的有效细胞学分类工具[３３].

3　生化分类鉴定

自２０世纪７０年代以来,同工酶电泳技术和表

皮碳氢化合物分析技术不断渗透到分类学的各个领

域.由于同工酶电泳操作步骤繁琐以及稳定性差等

原因,逐渐被新兴的分子生物学鉴定所取代,而表皮

碳氢化合物分析依然获得普遍的认同和使用,因此,
这里主要介绍表皮碳氢化合物在昆虫分类中的

应用.
应用气相色谱Ｇ质谱联用(gaschromatographyＧ

massspectrometry,GCＧMS)对 表 皮 碳 氢 化 合 物

(cuticularhydrocarbons,CHCs)进行分析作为主要

的生化分类鉴定方法,被认为是形态学分类和分子

７３１
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鉴定分类的有效补充.研究表明应用固相微萃取技

术(solidphasemicroＧextraction,SPME)对昆虫表

皮化合物收集与溶剂抽提获得相同的结果[３４Ｇ３７],而
且具有操作简单、携带方便和价格低廉等优点.由

于过去证据显示表皮碳氢化合物分析适合研究物种

的近期进化事件[３８Ｇ３９],所以被认为适用于鉴定分析

昆虫复合种或隐蔽种[４０Ｇ４４].
在入 侵 性 实 蝇 的 鉴 定 分 类 方 面,Vanickova

等[４５]用化学分类鉴定方法研究了南美按实蝇 A．
fraterculuscomplex的隐蔽种,比较了阿根廷图库

曼一实验室南美按实蝇品系不同龄期和性别体表碳

氢化合物的差异,发现羽化后５d内的虫样体表化

学成分雌雄基本一致,而５d后的虫样出现两性差

异.随后 Vanickova等[４６]利用相同的方法来鉴定

FARcomplex中的３个农业害虫(C．fasciventris,

C．anonaeandC．rosa),通过定性定量分析性成熟

雌雄虫表皮碳氢化合物,有１２种化合物可以作为潜

在的化学分类标记来区分这些复合种.值得注意的

是,Fischnaller等[４７]通过对比２种果蝇Drosophila
subobscura 和D．obscura 的实验室饲养品系和野生

品系的表皮碳氢化合物差异,发现实验室饲养品系

不适于作为分类鉴定.因此,昆虫体表化合物分类

鉴定具有一定的局限性,比如虫样的龄期、环境温

度、性别等影响因素[４６Ｇ４８].但随着化学分类鉴定技

术不断进步,仍将会在昆虫复合种或隐蔽种的分类

鉴定中发挥重要作用.

4　分子生物学鉴定

自２０世纪８０年代DNA 分子标记技术诞生以

来,DNA 分类标记在系统分类学和检验检疫、物种

鉴定中发挥了重要作用.随着 PCR 和 DNA 检测

技术的快速发展、分子标记种类不断增多,使得系统

分类鉴定和检测技术也朝着准确、灵敏、自动化的方

向发展,同时也能更好地满足亲缘关系密切的实蝇

分类的需要.目前,实蝇科分类鉴定应用较多的有

限制性片段长度多态性 RFLP、微卫星技术 SSR、

DNA序列分析和条形码技术.近年来,也发展了等

位基因特异 PCR、环介导等温扩增法 LAMP以及

基因芯片技术 genechip用于入侵性实蝇的分类

鉴定.
4.1　限制性片段长度多态性技术

限制性片段长度多态性技术(restrictionfragＧ

mentlengthpolymorphism,RFLP)是 不 同 个 体

DNA存在不同的限制性内切酶位点,酶切处理会产

生长度不等的限制性片段,从而呈现出多态性的现

象.该方法既可以应用于近缘种及种内群体的比

较,也应用于远缘物种的比较,目前主要用于构建基

因组连锁图谱及确定物种间的亲缘关系.鉴于线粒

体 DNA 基因组相对核基因组结构简单,适合用

RFLP方法对线粒体 DNA 酶切分析,获得清晰的

DNA指纹图谱.
由于RFLP方法具有快速、经济、相对可靠的

优点,实蝇类已广泛采用 RFLP 方法开展分类鉴

定.吴佳教等[４９]应用PCRＧRFLP技术对我国口岸

截获频率较高的９种入侵性实蝇进行鉴定研究,对
线粒体 DNACOⅡ进行PCR扩增,PCR产物被限

制性内切酶 MseⅠ和DraⅠ区分开来.Barr等[５０]

应用PCRＧRFLP技术对非洲大陆分布的地中海实

蝇近缘种进行鉴定研究,通过对线粒体 DNA(１２S
rRNA、１６SrRNA、ND６)进行 PCR 扩增,然后对

PCR产物进行酶切,可以有效区分供试的２５个近

缘种和２个物种群.Chua等[５１]应用PCRＧRFLP方

法对线粒体DNACOⅠ扩增,用３种限制性内切酶

(MseI、RsaI、AluI)进行酶切,可以把７种入侵实蝇

幼虫鉴定区分.
4.2　DNA 序列分析和条形码技术

DNA序列分析是通过比较不同类群或个体的

有关DNA序列,建立 DNA 序列的演化模型,构建

分子系统发育树来推断类群间的系统演化关系,从
而鉴 定 物 种 的 阶 元 地 位.通 常 １２SrRNA、１６S
rRNA用于系统发育分析的基因,如Smith等[５２]应

用１６SrRNA、１２SrRNA、COⅡ、tRNALys和tRＧ
NAAsp基因研究实蝇科３４个类群的系统发育关系,
明确了寡毛实蝇族(Dacini)１６个种的分类地位.而

通常应用线粒体 DNACOⅠ、COⅡ对实蝇科近缘

种和复合种、种下亚种与生物型进行识别和鉴定,

Ludeña等[５３]应用线粒体DNACOⅠ、COⅡ基因分

析了按实蝇 A．fraterculus Wiedemann印第安山

脉Ｇ厄瓜多尔和新热带区的种群遗传关系以探讨其

阶元分类地位.也有研究综合应用线粒体 DNA
COⅠ和１２SrRNA 对不同实蝇科的近缘种和复合

种进行鉴定分析[５４].

DNA条形码技术(DNAbarcoding)是通过对

动物线粒体DNA的细胞色素氧化酶亚基编码基因

８３１
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COⅠ序列进行对比分析,从而对其进行快速识别鉴

定.而组建所有生物的 COⅠ基因序列数据库是该

技术的关键.２００３年加拿大DNA条形码中心建立

的全球生物 DNA 条形码数据系统(barcodeoflife
datasystems,BOLD;http://www．barcodinglife．
com/),为分类鉴定提供了简易的手段,非形态分类

专业人员也可以对某类群物种进行分类鉴定.该系

统记载了部分样本的收集信息、形态图像、地理分布

等信息,可供免费使用.目前,应用 BOLD 对实蝇

科的DNA条形码进行搜索,共搜索到５个亚科,６０
个属,附有样本的条形码共４１７８个,覆盖了目前所

有文献有记载的入侵性实蝇,其中包括复合种 DNA
条形码信息.

虽然DNA条形码技术作为高效的鉴定手段被

广泛应用,但在实蝇科的复合种研究上存在争议,因
为 复 合 种 之 间 可 以 发 生 交 配 繁 殖 导 致 基 因 渗

透[５５Ｇ５６],COⅠ 基 因 出 现 多 态 位 点 难 以 区 分 复 合

种[５７].有报道应用COⅠ基因序列不能把地中海实

蝇C．capitata 与其近缘种C．caetrata 鉴定区分开

来,需 要 结 合 限 制 性 内 切 酶 技 术 RFLP 才 能 区

分[５８].由于上述的原因,实蝇科的复合种和近缘种

鉴定区分需要分２个程序进行,首先用 DNA 条形

码COⅠ序列进行粗略鉴定,再结合其他方法进行

精确鉴定.Khamis等[５９]结合形态学方法(翅的几

何特征和后腿胫节长度)与 COⅠ序列分析方法把

入侵果实蝇B．invadens与番石榴实蝇B．correcＧ
ta、瓜实蝇B．cucurbitae、桔小实蝇B．dorsalis、斯
里兰卡实蝇B．kandiensis、油橄榄果实蝇B．oleae、
桃实蝇B．zonata 鉴定区分开来.
4.3　微卫星技术

微卫星 DNA 是均匀分布于真核生物基因组中

的短串重复序列,一般由２~６个核苷酸的串联重复

片段构成,由于重复单位的重复次数在个体间高度

变异且数量丰富,所以应用广泛.微卫星锚定PCR
(simplesequencerepeatＧanchoredPCR,SSRＧPCR)
是在微卫星重复序列两端设计特异引物,通过PCR
反应扩增出微卫星片段,来分析微卫星片段的多态

性.此外,由微卫星发展起来的标记技术还包括简

单重复序列间扩增(interＧsimplesequencerepeat,

ISSR)、锚定简单重复序列扩增(anchoredsimple
sequencerepeats,ASSR)等.

微卫星PCR的应用集中在研究入侵性实蝇的

种群遗传结构[６０Ｇ６６],而在近缘种、复合种或隐蔽种的

分类鉴定方面的研究就相对较少.最近在探讨桔小

实蝇B．dorsalis和木瓜实蝇B．papayae的系统分

类问题上,有学者综合应用形态鉴定(雄虫生殖器和

翅形态特征)和微卫星分子标记分析了泰国和马来

西亚分布的２种实蝇的形态特征和种群遗传数据,
发现没有明显的证据证明属于２个种,然而过去却

被定义为２个不同复合种的实蝇[６７].随后,一个国

际团队基于多方面证据(形态学、分子遗传学、分子

系统发生学、细胞遗传学、性适合、化学生态学证据)
研究发现,包括桔小实蝇、入侵果实蝇B．invadens、
木瓜实蝇等在内的几个果实蝇属重要农林害虫实则

为一个物种[６８],虽然这几个实蝇的分类研究依然存

在争议[２１],但是为探讨实蝇复合种或隐蔽种带来又

一种分子生物学的借鉴.
4.4　等位基因特异 PCR

等位基因特异 PCR(alleleＧspecificPCR,ASＧ
PCR)是 根 据 SNP(single nucleotide polymorＧ
phisms)位点设计３′末端与SNP位点碱基互补或错

配的特异 PCR 引物,通过凝胶电泳等方法检测

PCR扩增产物的有或无,从而检测基因型中 SNP
的一种技术.SNP等位基因特异PCR的分子标记

具有快速、简便、低成本、可靠、高通量的特点.由

于应用 PCRＧRFLP方法却无法区分 B．papayae
和B．carambolae,而 Chua等[６９]应 用 ASＧPCR 对

B．papayae与B．carambolae、B．umbrosa、B．cuＧ
curbitae、B．latifrons、B．tau 就可以进行快速鉴

定.因此,即使 PCRＧRFLP方法不能区分鉴定某

些实蝇,也可利用等位基因特异 PCR 技术实现

鉴定.
4.5　环介导等温扩增法

环介导等温扩增法(loopmediatedisothermal
amplification,LAMP)是一门新兴的恒温基因扩增

技术,具有简单、快速、灵敏度高、低价的特点,其原

理是针对靶基因的６个区域设计４种特异引物,利
用链置换型DNA聚合酶在恒温(６０~６５℃)条件下

进行扩增反应,可在 ３０~６０ min 完成.与常规

PCR相比,该方法灵敏度高,比普通 PCR 高２~５
个数量级;扩增时间短,不需要特殊仪器扩增;操作

简单,只需将反应液混合即可,反应结束可用肉眼观

察结果.目前已经有报道应用 LAMP技术实现了

对地中海实蝇C．capitata 的鉴定,表明该技术对地
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中海 实 蝇 的 鉴 定 是 有 效、可 靠 的,值 得 进 一 步

推广[７０].
4.6　基因芯片技术

基因芯片(genechip)是同时将大量已知序列探

针分子固定到固相支持物上,经过标记的若干 DNA
样品序列与芯片特定位点进行杂交配对,检测杂交

信号,可同时对生物细胞或组织中大量的基因信息

进行解读和分析.其突出特点在于高度并行性、多
样性、快速、高效、微型化和自动化[７１].基因芯片技

术很快引起研究实蝇科分类鉴定科研人员的注意,
李文芬等[７２]选择线粒体 DNACOⅡ为分子标记基

因,以实蝇科昆虫序列为目标,建立了地中海实蝇

C．capitata、芒果小条实蝇C．cosyra 和纳塔尔小

条实蝇C．rosa 等生物芯片检测方法.然而,国内

外报道应用基因芯片开展实蝇科鉴定的研究还依然

稀缺.
4.7　高分辨率熔解曲线分析

高分辨率熔解曲线分析技术(highＧresolution
melting,HRM)是在实时荧光定量 PCR 基础上发

展 起 来 的 利 用 基 因 扫 描 进 行 基 因 分 型 的 技 术.

HRM 依据双链核苷酸的热稳定性受序列长度和碱

基组成的影响,在一定的温度范围内将 PCR 扩增

产物进行逐步变性,期间实时检测熔解过程的荧光

信号变化,生成特征曲线.荧光衍生物形成的曲线

经归 一 化 和 温 度 平 移 生 成 差 异 峰 形 图,峰 值 是

HRM 仪器通过感应解链过程引起的温度的变化

(dF/dT)而出现,可以分辨到单个碱基差异引起的

熔解变化[７３Ｇ７４].SNP位点的存在、杂合子与否等都

会影响熔解曲线的峰形,因此,HRM 分析能够有效

检测核酸间的微小差异而进行基因分型,具有很高

的特异性、稳定性和可重复性.HRM 操作简单,不
需要对PCR产物电泳分型或测序,而且一般的荧光

定量PCR仪器的检测通量达到９６个或３８４个样本

(如RochLightcycle系列).因此,HRM 具有高效

率、高分辨率、高通量的优点,也得到了越来越广泛

的应用.
目前,实蝇昆虫的 HRM 鉴定方法尚未见报道,

但与其亲缘关系密切的昆虫已经采用 HRM 和等位

基因PCR技术,实现了有效的鉴定区分,如冈比亚

按蚊复合种 Anophelesgambiaecomplex、致倦库

蚊复合种Culexpipienscomplex、丽蝇科昆虫CalＧ
liphoridae[７５].可以预知,HRM 技术会进一步丰富

入侵实蝇分子生物学方面的鉴定方法.

5　结　语

目前,对入侵性实蝇的分类鉴定仍是一个艰巨

的任务,紧密联系着害虫的管理和防控.随着全球

化的水果贸易和运输,越来越要求实蝇鉴定分类技

术达到快速、稳定、准确的效果,错误的鉴定将给害

虫检疫和农业生产带来不可估量的后果,例如,１９９５
年在埃及没有及时利用有效的植物检疫技术,错把

B．zonata 鉴定为B．pallidus,给当地农业生产带

来了巨大损失[７６].当前全球范围实蝇鉴定主要依

赖的是DNA条形码技术,该鉴定技术在一定范围

内具有快速准确的特点,但实蝇类复合种的存在显

著降低了条形码检测技术的准确性[７７],在条形码技

术的基础上进一步挖掘核酸序列的特征也可实现准

确分类鉴定,如Frey等分析了一些不能区分实蝇到

种水平的COⅠ序列特征,发现根据其中的SNP位

点排列特征可以区分“操纵分类单元(operational
taxonomicunits,OTUs)”,可进一步发展为实蝇类

的鉴定方法[７８];同样依赖COⅠ序列存在SNP位点

的特征,进行熔解曲线分析,实现基因分型、鉴定物

种的方法也引起了越来越多的关注,已有报道该方

法运用在其他昆虫的鉴定中,也不失为鉴定实蝇类

的一个新方法[７９].所以在已有的鉴定分类方法的

基础上,进一步分析物种保守存在的细微差别,将会

不断丰富我们对实蝇类的鉴定分类方法.
基于目前单一形态学特征鉴定物种难以满足科

学发展的巨大需求,特别在复合种或隐蔽种的分类

鉴定方面,所以有学者提出需要结合细胞学鉴定、分
子生物学鉴定、生化鉴定等多种方法解决系统分类

学的争议问题.事实上,综合应用多种分类鉴定方

法的结果更为准确,并且容易获得国际认可,如上述

中基于形态学、分子遗传学、分子系统发生学、细胞

遗传学、性适合、化学生态学证据对桔小实蝇复合种

进行准确分类鉴定[６８],解决了以前在这些物种鉴定

分类中存在的争议.
虽然入侵性实蝇的鉴定分类方法呈现出百花齐

放的状态,但我们有必要针对每一种实蝇建立一套

标准化的检测流程,在确保鉴定准确的情况下减少

程序上的冗余.随着计算机技术、显微技术、分子生

物学技术和化学分析技术的发展,将会不断地推动

着昆虫的鉴定和识别技术前进,从繁琐复杂到简单
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快捷,从封闭到开放交流,从粗略到准确无误,从表

面观察到深入理解,如形态学鉴定中,网络和计算机

技术方便了昆虫分类学家之间的交流;昆虫图像数

码化可以显著提高分类鉴定工作效率;DNA条形码

不仅可以揭示丰富的生物多样性,又为探讨物种的

进化规律和遗传变异提供了大量重要参考数据.相

信未来这些技术的发展将推动实蝇类昆虫鉴定朝着

标准化、规范化、自动化的方向发展.
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Researchprogressinmethodsforclassificationandidentification
ofinvasivetephritidsinsects

ZHANGHe１　MAJun２　HEHualiang１　LINJintian１

１．GuangdongEngineeringandTechnologyResearchCenterforManagement
ofInvasiveAlienSpecies,Guangzhou５１０２２５,China;

２．GuangdongInspectionandQuarantineTechnologyCenter,Guangzhou５１０６２３,China

Abstract　Systematicsisnotonlytheresearchtopicofbiologicaldiversityandspeciesevolution,but
alsoofgreatsignificanceforagriculturalpestmanagementorotherbiologicalapplications．Currently,sysＧ
tematicissuesofinvasivetephritidspesthindersmarketaccess,tradeandquarantine．Here,thisreview
introducedtheresearchprogressaboutmethodsofclassificationandidentificationofinvasivetephritids
pest,includingmorphologicalidentification,cytologicalidentificationandmolecularidentificationinorder
toprovidenewclassificationandidentificationinformation,andmultivariantorintegrativemethods．At
thesametime,thispaperintroducedvarioustechnicalimprovementofclassificationandidentification
methodsandanewmethodofmolecularbiology,whichensuresfast,efficientandaccurateclassification
andidentificationofinvasivetephritidspest．

Keywords　Tephritids;classificationandidentification;relatedspecies;complexspecies;cryptic
species
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