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摘要
:

嗜尸性蝇类在命案死亡时间和现场推断方面有着十分重要的应用
,

而 D N A 条形编码技术能摆脱对虫卵和幼

虫的饲养以及后续物种鉴定方面专业知识的依赖
,

有助于实现现场采集蝇类样本的快速鉴定
。

本研究采集了北京地

区 7 个嗜尸性蝇类优势种共 77 个个体的样本
,

测定了所有个体线粒体 D NA 上细胞色素 C 氧化酶亚基 I (COI )基因

1 l2() hp 的序列
、

基于序列的系统发生分析显示
,

同一物种不同个体的序列均以高达 99 % 的支持值聚集在一起
。

序

列间的分歧统计表明这些蝇类在物种内的个体分歧不超过 1%
,

而不同物种间的净分歧均超过 7
.

74 %
,

最高可达

14
.

85 %
〕

滑动窗口分析表明
,

在整个序列区段种间差异位点存在较平均的分布
〕

通过测定 COI 基因的序列
,

建立

J
’

北京地区 7 个嗜尸性蝇类优势种的 DN A 条形码
,

据此实现了对这些物种准确
、

快速
、

简单的区分和鉴定
,

同时也为

后续应用于物种鉴定的种属特异性位点之筛选提供了基础数据
。
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D NA ba rc o d e : B e iji
n g

19% 年北京市公安局与中国科学院动物研究

所合作
,

对北京地 区嗜尸性蝇类展开 了系统的研

究
,

在几年内连续采集了北京不同地 区
、

不同季节

(春夏秋)和不同环境下命案尸体周围出现的嗜尸

性蝇类的不同虫态
,

通过对成虫的固定
、

幼虫及虫

卵的饲养并进行最终的形态学鉴定
,

总结出北京地

区嗜尸性蝇类优势种涉及 3 科 6 属共 7 种 (杨玉璞

等
,

19 9 8 )
: 红 头丽 蝇 Ca lliPho ra , ,

ie in a 、

大头金蝇

Ch 邵
。

哪ia 刀记g a e叩ha la
、

丝光绿蝇 Lu e ilia se r ie a , a
、

肥

须亚麻蝇 Pa ra .sa rc oP hag
a c ra ss勿

a
ll,i

、 、

急钩亚麻蝇

p a

ra.s
a reol) ha g a 尸o rt sehins ky i R o hd e n 〔lo rf

、

棕尾别麻蝇

B o e ttehe r旅e a z, e r塔rin a
和家蝇 M o e a d o

me
s tiea

。

传统物种鉴定工作主要依靠形态学上的特征
,

但是用于区分物种的形态学差别很多时候是如此之

复杂和细微
,

以至于经常仅有少数专家能对一组关

系紧密的物种进行准确区分
。

还有一些物种更多以

幼态(j
u ve n

ile fo rm )形式存在
,

而此时它们并不表

现出任何物种水平的区分特征
,

只有等培养成熟以

后(如果可以的话)才能被准确鉴定 (C
a tts a n d G o ff

,

一9 9 2 ; sto e C kl。
,

2 0 0 3 )
。

作为应用学科的法医昆虫

学
,

现场发现的蝇卵或蛆虫往往要饲养一段时间后

才能进行形态学种属鉴定
,

这对于侦破命案而言是

极其低效的
,

这也是法医昆虫学在实际办案中很难

应用的根本原因
。

随着 D NA 检测 和分析技术的飞速发展
,

法医

昆虫学领域逐渐尝试着应用各种分子手段对法医昆

虫(尤其是嗜尸性蝇类 )进行种属鉴定
,

如 R FLP
、

A FLP 以及 D N A 测序 等 (Sp
e rlin g e , a l

. ,

19 9 4 ;

K a k o u li
一

D u a rt e e t a l
. ,

2 0 0 1 ; A m e n d t e z a l
. ,

2 0 0 4 )
。

近年来
,

通过测定某个或者某几个基因的部分序列

来进 行物种 鉴 定和 区分 的 D N A 条形码 ( D NA

bar co d e
)技术在国外得 到 了迅 速 的 发 展 和 应 用

(H
e b e rt e , a l

. ,

ZoO4 b ; 肖金花等
,

2 0 04 ; M eye r a n d

Pa u lay
,

200 5 ; Sa v o la in e n e t a l
. ,

20 0 5 )
。

使用这一技

术可以让非专业人员在很短时间内准确
、

经济地对

目标物种进行鉴定和区分
,

大大提高了与物种鉴定

有关的学科如分子生态学 (Sm ith e r a l
. ,

2 0 0 5 ; 王剑

峰和乔格侠
,

2 0 0 7 )
、

保护生 物学 (H e b e r t e z a l
. ,

2 0 0 4 a
)和农业科学 (W

a rd 。2 a l
. ,

2 00 5 ; 屠云洁等
,

2 0 0 7 )等的应用效率和实用价值
。

线粒体 D NA 上的

细胞色素 C 氧化酶亚基 I基 因 (
。yto ehr o m e 。 x id a s。,

s u bu n it l
,

CO I) 的 100 一 6 5 0 bp 被证实能对很多动

物物种进行高效区分 (H
e b e rt 。r 。2

. ,

2 0 0 3 ; s to e 〔kl。
,

2 0 0 3 )
。

因此
,

它也是进行法医昆虫学 D NA ba r (
·

()(Ie

研究的首选分子材料
。

本研究即是应用测序技术对前述 1993 年所确

定的北京地区常见的 3 科 4 属 7 种嗜尸性蝇类线粒

体基因 CO曰 120 帅 的 DNA 序列进行检测
,

在通

过序列比较对有关个体进行鉴定和区分的同时
,

也

为后续 D N A ba
reo d e

的分析选择和单位点分型研究

提供参考信息
。

1 材料与方法

1
.

1 样本采集

嗜尸性蝇类样本采集 自2 00 6 一
20 07 年北京市

案发现场尸体周围
,

具体地点覆盖顺义 (北京东

部 )
、

昌平 (西 )
、

房 IIJ (南 )
、

天通苑 (北 )
、

德胜门

(中)等 5 个位于不同方向的地 区
。

采集到的成虫

样本共计 77 头
,

样本采集后浸泡于 95 % 的乙醇中
,

由中国科学院动物研究所张学忠进行形态学分类鉴

定
,

鉴定结果为
: 红头丽蝇 l 头

,

大头金蝇 17 头
,

丝光绿蝇 19 头
,

肥须亚麻蝇 7 头
,

急钩亚麻蝇 l

头
,

棕尾别麻蝇 6 头和家蝇 26 头
,

详情参见表 1
。

1
.

2 D N A 提取

用德国 QIA G EN 公司的 QIA
a m p D NA Min i Kit

试剂盒提取上述嗜尸性蝇类的 mt D N A
。

具体提取

方法如下
:
(l) 样本前期处理

:
将上述样本用双蒸水

漂洗 4 一 5 次
,

吸水纸吸干后
,

分别用消毒剪刀剪去

苍蝇头
、

腹
、

足及翅
,

将留取的苍蝇胸部肌肉放置 丁

液氮中
,

用镊子夹取包裹于锡纸 中
,

迅速用研钵将

锡纸内肌肉组织碾成粉末
,

分别提取 25 m g 样本粉

末置 于 1
.

5 m L 离心管 中备用 ; (2 )加人 18 0 协L

B u
ffe

r AT L ; (3 )加人 2 0 林L p ro te in a s e K
,

5 6℃水浴

消化 3 h
,

每小时振荡 2 一 3 次 ; (4) 轻微离心
,

加人

2 0 0 协L A L
,

充分混匀
,

7 0 ℃水浴 10 m in ; (5 )加人
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mo l鳍ie a 51,‘iea 5 2 卷

2 0 0 协L (9 6%
一 10 0 % )乙醇

,

充分混匀
,

轻微离心 ;

(6 )转移混合物到 QIAa m p sp in 中
,

8 00 0 甲 m 离心

1 rn in
,

换套管 ; (7 )加人 500 林L AW I
,

8 000 甲 m

离心 1 m in
,

换套管 ; (8 ) 加人 500 卜L Aw Z
,

14 000 rp m 离心 3 m in
,

换 1
.

5 m L 离心管 ; (9 )加人

200 林L蒸馏水
,

室温静置 5 m in
,

8 00 0 印 m 离心

1 m in
, 一 2 0℃保存备用

。

1
.

3 引物设计

利用 Pr im e r Pre m ie r 5
.

0 软件(Pr
e m ie r

公司
,

加

拿大 )设计 COI 引物
,

扩增产物覆盖 了C( ll 基 因

10 6 帅 到 1 3 2 6 bp 的序列
。

具体引物序列为
:

Se n se
(F)

: 5
’一

CGAGCTGAATr AGGACATCCTGG
一

3
‘

23 bp

An ti
一se n se

(R )
: 5

’一

TG GCTAAT(汗G气ATAACCTC GAGG
一

3
’

24 bP

表 1 嗜尸性蝇类样本采集信息和 CO I基因序列的 G en B a n k 登录号
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0 7习8
一

12 E U 8 15 0 2 4

0 6一8
一

13 EU 8 1 50 2 5 一 E U8 15 〕26

0 7一8
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06 习8
一

13 E U 8 15 04 5 一 E U 8 15 湃7
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房山 凡
n 邵ha n

0 6 习7
一
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0 6 一8
一

13 EU 8 15 0 32 一 E U8 15 0 34

肥须亚麻蝇 0 6 一7 一9 E U8 14 97 5 一 E U8 14 9 7 6

Pa 、
a r。 , 〕h o g “ c

、仰
a

tj)
。

0 6 一7
一

1 1 E U8 14 97 7 一 E U8 14 9 7 8

0 6一8 一3 E U 8 14 9 7 9 一 EU 8 14 9 80

0 6一8
一

13 E U 8 14 9 8 1

急钩亚麻蝇

Pa 二
a rcl vjh叮

a 尸o rt s o h‘n’s ky
‘ R ‘, hd e n d o rf
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0 7习8

一

12 E U 8 14 9 8 3

蝇科 家蝇 0 6刀7一9 E U 8 14 9 8 4 一 E U 8 1闷99 0

M u sc id a e M毋亡a 而刀“于‘t“飞之

顺义 Shu n yi

昌平 Chan gP in g

房山 Fan g”ha n
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脚
e n g

0 6习7
一

11 E U 8 14 9 9 1 一 E U 8 1月99 5

0 6习8习3 E U 8 14 9 9 6 一 E U 8 1闷99 9

0 7习8
一

】2 E U 8 15《洲洲〕一 E U 8 15(X) 7

0 7一8
一

2 2 E U 8 l5 0() 8 一 E U 8 l5 0() 9

匹模1
.

4 PC R 扩增和测序

p CR 反应体系为 2 5 卜L
,

具体包含
: 2

.

5 协L 10

x b u
ffe

r ,

2
.

5 林L d NTp (2
.

s m m o l/ L )
,

M g , ‘

(2 5 m m o l/ L )
,

13
.

5 林L 双蒸水
,

3 林L

【
.

6

D N A
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板
,

0
.

3 林L Taq D NA 聚合酶 (5 U / 协L
,

华美公司 )
,

正反引物各0
.

8 林L (5
n m o F L )

。

通过 Pe rkin ZE lm e r

9 6 0 0 扩增仪进行 PCR 扩增
。

反应条件为 95 ℃加热

5 m in
,

然后进行 35 次 PC R 循环
:
95 ℃变性 30

5 ,

5 2℃退火 3 5 5 ,

7 2℃延伸5 5 5 ,

最后 7 2℃延伸7 m in
,

PCR 产物保存于 4℃
,

1% 琼脂糖凝胶电泳分离

pC R 产物
,

(二o ld vie w 核酸染料 (E B 替代品 )染色
。

扩增 产物用使用 Big D ye T e rm in a to r V 3
.

1 Cyele

Se q u e nc in g 试剂盒进行正反向测序反应
,

按推荐方

法操作
。

使用 ABI 3 13 0 (AB 公司
,

美国 ) 自动测序

仪进行测序
。

1
.

5 序 列分析

利用 肠
e笔e n e v7

.

2 (B
u r la n d

,

2(目〕)的 Se qM a n
程

序对每一 个体正反向测序的结果拼接
,

然后使用

Meg 汕gn 程序比对并手工校对同一物种的多个样本序

列
,

最后通过所有序列的比对和比较确定每一个体可

用的区段
。

在此基础之上
,

使用 75 bp 和 5 1 bp 的滑动

窗口考察所有序列可变位点的分布情况
,

窗口和窗口

之间分别取相应窗口长度的 1/3 进行重叠
。

使用

Meg a4 软件 (Ta m u ra et al
. ,

入X)7 ) 采用 儿m ura Z
-

para rn e te r
模型 (凡 m u ra ,

1980 ) 和最大组合似然模型

(Max im u m Co m Po s ire 匕ke liho od
,

MCL )(
r

Fa ln ura el al
. ,

2以又) 构建序列l司的Up G MA (S
o kal a n d sn e a th

,

l卿 )

和邻接 (N
e ig lll洲〕r

一

Jo in in g )(S
a ito 。 a n d Ne i

,

19 87 )系统

发生树
,

同时采用 boo
ts tra p 检验 (F

e ls e n s te in
,

195 5 )

(l 姗 次)计算系统发生树每一分支的支持值
。

另外
,

还使用 Meg a4 计算物种内和物种间的分歧情况
,

计算

采用 愉m u ra Z
一

p ara m e te r
模型

。

列整个区段能够包含更丰富的信息
。

7 5 bP

5 1 bP

滑动窗日 7 5 bp

滑动窗日 5 1 bp

ld in g w 一n do w

id in g w 一n d o w

团。1-的。一q已仁已奋JO�。qulnZ

燕令球
、

华俐险

2 0 0 4 00 6 0 0 8 0 0 1 0 0 0 1 2 0 0

窗日 ,

1
, 心位置 (bs

、

)
C e n te r o f w in d o w s

图 l 序列可变位点的滑动窗日分析

Fi g
.

1 Slid i n g w i n d o w a n alys is , )f v a r ia l) le 、ite 、

a m o n g all

一
相邻窗日互相覆盖 l乃 窗日长度

o f l/ 3 w in d o w sPa n
.

S e q u e n (
‘

e s

A‘lj
a 《, n t

2 结果

2
.

1 序 列结果和滑动窗 口统计

经过正反向拼接
、

同物种序列 比对和手工校正

以及去除低质量区段
,

我们得到了最后可供比较分

析的高质量序列 77 条
,

序列长度分布在 1 0 76 帅

至 1 15 5 bp 之间
,

平均为 1 10 5 bp
。

所有序列提交

至 G en Ban k 得到相应的编号 ( 表 1 )
。

后面的分析以

多序列比对 的 1 0 76 帅 公共区段为参照
。

通过滑动窗口考察序列可变位点分布的结果见

图 1
。

从图中我们可以看到
,

序列间的差异位点在

整个研究区段内均有分布且密度差别不大
,

位点数

随窗口中心 的移动有轻微下降趋势
。

5 0 0 bp 附近

可变位点数最少
,

而 6 0 0 一 6 5 0 饰 附近可变位点数

最多
。

所 以
,

相 比使用部分序列进行 比较
,

使用序

2
.

2 系统发生树构建

图 2 是 77 条序列间的 UPG MA 系统发生树
。

图中分属各物种的个体的聚集趋势十分显著
,

相应

分支的支持值均超过 99 %
,

表明同一物种的个体可

以同其他物种的个体很好地 区分开
。

在种间水平
,

家蝇同丽蝇科的 3 个物种以及麻蝇科的 3 个物种间

的分支支持值分别为 95 % 和 92 %
,

而丽蝇科和麻

蝇科内部的分支支持值只有 55 % 和 76 %
。

其中肥

须亚麻蝇和急钩亚麻蝇同属亚麻蝇属
,

但别麻蝇属

的棕尾别麻蝇和急钩亚麻蝇表现出更近的距离
,

且

相应分支仅有 76 % 的支持值
。

我们将样本序列与一段长 278 hp 的 C ol 序列

A Y8 18l lo (蔡继峰等
,

20 05 ) 的重合区段做 r 类似

的系统发生分析
。

该重合区段的长度只有 186 饰
,

但是得到的系统发生树在物种水平的分支模式 与

1 07 6 bp全序列的结果一致
,

且各物种内的序列仍

以 9 9 % 的分支支持值聚集在一起 ( 数据未展示 )
。

另外我们选用序列的最大组合似然模型对

1 07 6 bp和 186 bp 序列构建 u Pc MA 发生树
,

结果得

到同样的分支模式
,

同一物种的序列以 100 % 的支持

值聚集成簇
,

而种间分支的支持值存在略微的变化

(图 2 以及未展示数据 )
。

当采用邻接方法构建发生

树时
,

大头金蝇对应的簇和家蝇簇接合在一起 ( 数据

未展示 )
。

这一结果和分类学结论存在分歧
,

不过上

述接合分支的支持值为 90 % ( 对应 1 07 6 bp结果 )
,

低于 UPGMA 发生树中大头金蝇和丝光绿蝇簇相接

合分支的 9 5% 支持值
。

改用 Kim u ra Z
一

p a ra m e t e r
模型

同样也不影响 NJ 建树方法的结果
)
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D 2 5

D 17
一

1

D 2 7

D 16

D T S
D 3 3

D g
一

I

D 1 1

D 18
D 19

J一a g

Jia
一

A
-
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.

0 5 0
.

04 0
.
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.
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图 2 1 0 76 hp 序列给出的个体间 UPG MA 系统发生树

Fig
.

2 U n ro o te d U PG MA tre e o o n stlu c ted u n 一le r K in 一u ra Z
一

p a ra m e te r m o d e l w ith 1 07 6 bp se q u e n e e s

Jia
:

家蝇 M。。 而m o tic 。 ; D (DT)
:

大头金蝇 Ch ryv
o ln 户

。 。eg 、eP ha la ; FY : 肥须亚 麻蝇 Pa ras
arc oPh“ g 改 c

删仰
a

扣粼 JG: 急 钩亚 麻 蝇

Pa ras
a , 叩h咭

a 即以、eh‘,林

k,i R o hd e n d o rf ; ZB :

棕尾别麻蝇 Bo e zt“h
e r 。〔a 尸e r己召rlne ; H : 红头丽蝇 C all切h o r(l ,少ic in a ; S : 丝光绿蝇 L、ilia s eo a za

.

图中

的数值为 ! 00 0 次 l)() ()t st ra p 检验的支持值
.

同物种个体序列聚集的支持值均达到 99 %
。

种内序列分支的支持值未予显示
。

Se qlle n c 、 of sa m e

s p e (
饭

e s a川 higl一ly 一lu
s *e r e d w ith a su p p o rt v

al u e ()f9 9%
.

Th
e n u n 一l)e r f(

) r e a eh in te r io r bra n eh 1
5 Ih e l助《)一s tra p v

al 一 e ,

a n ‘1 v alu e s w ithin
s
p e e e s a re n o t

s
h

(, w n
-
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2
.

3 序列分歧统计

物种内部和物种间的序列分歧统计见表 2
。

从

表中可 以看到
,

序列的种内差异为 0
.

0 0 16 (S )到

0
.

00 69 (z B) 不等
,

均未超过 1%
)

种间差异净值最

小出现在 z B 和 JG 之间
,

为 0
.

07 74
,

最大值出现在

JI A 和 FY 之间
,

达到了 0
.

14 85
。

此结果和系统发

生分析的结论相一致
,

种内序列差异较小因而会在

所有序列的分析中紧密聚集在一起
。

样本采集和测序得到红头丽蝇和急钩亚麻蝇的

D N A 序列仅 1 条
。

为了在种内序列分歧统计上不

影响和其他物种的比较
,

我们将这两个 D NA 序列

在 G e n B a n k 做 r bla s tn 比对
。

其中和红头丽蝇序列

H l 相似性最低的同物种序列为 DQ345 09 6
,

达到

99
.

5 % ; 序列 相似性 最 高的不 同物 种 序列 为

D Q3 4 5 0 9 5 (黑丽蝇 Ca ll iPho r a 尸a lto n i)
,

仅为9 6
.

4 %
。

和急钩亚麻蝇的序列 JG6 相似度最高的不同物种序

列是 EF4 05 9 37 (酱亚麻蝇 sa rc ol) 从g a
du x)

,

相似度

为 9 4
.

4 % ; 同物种序列未找到
。

这些结果表明
,

虽

然红头丽蝇和急钩亚麻蝇的序列分别只有 l 条
,

但

是我们得到的序列信息足以将它们同其他物种区

分开
。

表 2 种内和种间序列分歧情况

T a b le 2 Se q u e n e e dive r g e n c e be tw e e n a n d wi th in sPe e ie s

FY H J(; Jia 5 Z B D

卜
’

、
’

0
.

0 0 27 0
.

】2 3 2 0
.

0 8 6 7 0
.

14 85 0
.

】】】3 0
.

09 9 0
.

1 13 1

H 0
.

12 4 5 NA 0
.

13()4 0
.

13 4 1 0
.

0 84 6 0
.

1 32 6 0
.

10 2 8

J(; 0
.

0 8 8 1 0
.

13 04 NA 0
.

14 0 8 0
.

10 3 3 0
.

0 77 4 0
.

12 1 1

Jia 0
.

15()9 0
.

13 5 1 0
.

14 18 0
.

0 0 2 0
.

1 19 0
.

14 2 8 0
.

10 6 9

5 0
.

ll3 4 0
.

O8 54 0
.

l04 l O
.

l2 0 8 O
.

00 16 0
.

1 l5 8 0
.

O84 8

ZB 0
.

10 3 7 0
.

13 6 0
.

0 80 8 0
.

14 7 2 0
.

12 0 1 0
.

0 0 6 9 0
.

12 9 1

D 0
.

1 157 0
.

104 1 ()
.

12 24 0
.

10 9 2 0
.

0 8 69 0
.

1 33 9 0
.

0 0 2 6

种名代码同图 2
「

对角线为种内序列差异
,

厂不角为种间差异
,

上

只角为除开 种内差异 的种间差异净值 N A 表示仅
一

条序列

S pe (
·

i
e s 〔o d e 1

5 Lh
e s a m e a s

Fig
.

2
.

D i娜
) Iza l

,

l
一)w e r t‘a llg l

e a ll(
1

u
p p

e r

tria 一l gle
v
目u e s a

叶 f(
} r w i一h in

一5 ‘)e ( i
护5 .

b
e lw e e n

一 5 1〕e t
‘

ie s a一1‘1
1 1以 I

)e tw e e n
-

s pe (
‘

ie s
di

v e电e n ( e
,

re s p e e ti
v e

ly
.

N A m e a n s Ju s l o n e s e (lu e 一] 一嗽 a n d n 一)

c ()m Pa n S 0 n

3 讨论

通过进行线粒体 D N A 上 COI 基因 1 07 6 bp 序

列的测定和比较分析
,

不同地点采集的不 同种类嗜

尸性蝇类个体得到了成功的区分
,

序列信息的聚集

结果和形态学鉴定的种类归属完全一致
,

因此本研

究得到的各物种的序列完全可 以作为 D N A ba rc od e

应用于实际案件的调查
。

后续实际应用中
,

对案件

现场采集的嗜尸性蝇类蛆虫或者成虫提取线粒体

D NA 后进行测序
,

并与我们的 l,a r( !() d e

序列进行比

对
,

即可根据序列的分支归属确定其物种
。

这种方

法的推广在保证物种鉴定准确性的同时
,

将能大大

降低嗜尸性蝇类在法医鉴定中的应用难度
。

另一方面
,

滑动窗口分析显示可变位点信息基

本遍布 C( )I 基因的整个区段
,

同时 186 bp 序列比

对分 析 与全序列 给出的区 分一 致 (蔡继 峰等
,

20 05 )
。

基于 C( )I 基 因 的可 变位 点分 布特 征
,

65 0 bp甚至更短的片段序列即可达到类似使用全序

列时的区分效果 (Hajiba ba e i e l 。 1
. ,

2 006 1,
)

,

所以不

同引物设计得到的部分区段不论长短
,

均可 以和本

研究给出的长序列进行 比较 (即读取 bar (!( )(l e
过

程 )
,

从而实现有关物种的区分和鉴定
伙

在使用全序列或部分序列构建的系统发生树

中
,

同一物种个体序列聚集的同时也有部分物种整

体出现在和分类学结果不一致的位置
。

例如
,

同属

亚麻蝇属的急钩亚麻蝇与肥须亚麻蝇之间的距离反

而比不同属的急钩亚麻蝇与棕尾别麻蝇之间的距离

表现的更远
。

所以虽 然应用 了很多系统发生的 l
_

具
,

但在涉及进化树的深度构建时
,

ha r( od e
并不能

代替传统的系统发生分析
,

分析 bar (t( )(l e

序列构建

的系统发生树不能直接视为相应物种在进化上的系

统发生关系
,

这和之前的很多研究是一致的 (R
u s s。

e t a l
. ,

19 9 6 : Za r(l o ya a n d M eye r ,

199 6 : Haj iba ba e i e ,

a l
. ,

20 0 6 a
)
。

各种 DNA 分子标记
,

包括 ST R 和 Y 染色体

SN P等等
,

被广泛应用于亲子鉴定和个体识别等领

域(李孟华等
,

2 0 0 1; 李生斌等
,

2 0 0 1) 从本质上

来讲
,

这都是利用了亲缘关系远近决定遗传信息差

异的水平
。

本研究所获得的约 1 loo bp 的序列 也可

以为筛选用于嗜尸性蝇类物种区分的线粒体 I)N A

差异位点提供帮助
。

通过考察所有嗜尸性蝇类每一

物种多个独立个体的序列
,

我们很容易确定在线粒

体 D N A 某一区段某一物种所特有的突变位点的组

合
,

从而根据对这些组合位点的分型达到实现区分

相应蝇类物种的 目的
。

这样的研究在其他如细菌
、

水稻等领域 已经有 一些 研究
一

E 作 ( l,ro es ch 。t 。1
. ,

19 9 9 : 包颖和葛颂
,

2 0 0 3 ; 李文芬等
,

20 0 5 )
,

而在

法医昆虫学的研究中此方法具有同样重要的开发价

值
。

对嗜尸性蝇类种类和时间分布的进一步研究
、

新的基 因分型技术的发 展 以及有 关物种线粒体

D NA CO I基因序列的进一步积 累
,

最终将帮助我们
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