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摘要：［目的］介绍发生在贵州省龙里县乌桕上的一种新害虫———中华卡扁蜡蝉的形态及分子鉴定的方法。［方法］

对中华卡扁蜡蝉卵、若虫（５龄）及成虫３个虫态的形态特征进行了详细描记；同时通过ＰＣＲ扩增，获取了中华卡扁
蜡蝉的线粒体ＣＯＩ基因序列。利用ＭＥＧＡ６．０软件对其序列组成及遗传距离进行分析，以竹鳎扁蜡蝉、红线鳎扁
蜡蝉、勐仑鳎扁蜡蝉为外群，采用邻接法（ＮＪ）构建系统发育树。［结果］系统发育树显示中华卡扁蜡蝉１０个样品的
ＣＯＩ基因序列能较好地聚为一枝；中华卡扁蜡蝉的种内遗传距离为０．０００ ０．０６５，４种扁蜡蝉科昆虫种间遗传距离
为０．１４２ ０．２０２，种内遗传距离与种间遗传距离不存在重叠现象。［结论］ＣＯＩ基因序列可作为ＤＮＡ条形码片段，
实现中华卡扁蜡蝉快速、准确的物种鉴定。初步调查了中华卡扁蜡蝉的发生规律及危害状况。
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　　乌桕（Ｓａｐｉｕｍｓｅｂｉｆｅｒｕｍ（Ｌｉｎｎ．）Ｒｏｘｂ．）为大戟
科（Ｅｕｐｈｏｒｂｉａｃｅａｅ）乌桕属植物，是我国亚热带原生
树种，在我国分布较广［１－２］。乌桕具较高经济价值，

其根皮、茎皮、种子和叶均可入药，主要用于治疗血

吸虫病、肝硬化腹水、毒蛇咬伤等病症［３］；此外乌桕

是重要的工业油料树种，其种子含有丰富的油脂，是

生产肥皂、油漆、生物柴油的原料［４］。２０１６年８月
作者在贵州省龙里县龙架山森林公园调查时，发现

一种危害乌桕的蜡蝉，经鉴定为中华卡扁蜡蝉（Ｋａｌｌ
ｉｔａｘｉｌａｓｉｎｉｃａ），隶属于半翅目（Ｈｅｍｉｐｔｅｒａ）蜡蝉总科
（Ｆｕｌｇｏｒｏｉｄｅａ）扁蜡蝉科（Ｔｒｏｐｉｄｕｃｈｉｄａｅ）卡扁蜡蝉属
（ＫａｌｌｉｔａｘｉｌａＫｉｒｋａｌｄｙ）。中华卡扁蜡蝉（Ｋａｌｌｉｔａｘｉｌａ
ｓｉｎｉｃａ）由Ｗａｌｋｅｒ根据采集中国香港标本鉴定，当时
放在 Ｍｏｎｏｐｓｉｓ属，之后杨仲图将其移到 Ｋａｌｌｉｔａｘｉｌａ
属［５］，并指出该种与娇弱鳎扁蜡蝉（Ｔａｍｂｉｎｉａｄｅｂｉ
ｌｉｓ）易混淆，同时记录该种在中国（大陆、台湾岛）及
日本均有分布。门秋雷在对鳎扁蜡蝉属（Ｔａｍｂｉｎｉａ）
进行修订时，描记的娇弱鳎扁蜡蝉（Ｔ．ｄｅｂｉｌｉｓＳｔｌ）
标本与 Ｋ．ｓｉｎｉｃａ形态特征及生殖器特征均极为相

似［６］。而针对中华卡扁蜡蝉（Ｋ．ｓｉｎｉｃａ）的分子生物
学方面的研究，仅限于在蜡蝉总科高级阶元研究时

涉及过，并未对其与近似种进行比较［７］。综上所述，

目前对中华卡扁蜡蝉形态描述还存在一定分歧，尤

其在分子鉴定、危害特征及发生规律等方面尚未见

报道。为此，本研究对该害虫的卵、若虫、成虫的形

态特征进行了详细描述，并对其线粒体 ＣＯＩ基因序
列进行了测定与分析，同时初步观察了中华卡扁蜡

蝉其在乌桕上的危害特征及发生规律，旨在为该害

虫的分类鉴定及防控提供参考依据。

１　材料与方法
１．１　实验材料

用于形态学研究的材料来自于贵州大学馆藏干

制标本以及研究期间所获标本，分子研究材料均来

自研究期间所获标本（包括作为外群的竹鳎扁蜡蝉

（Ｔａｍｂｉｎｉａｂａｍｂｕｓａｎａ）标本），采集信息见表１，样品
保存于贵州大学昆虫研究所（ＩＥＧＵ）。

表１　供试昆虫的采集信息
Ｔａｂｌｅ１　Ｉｎｓｅｃｔｃｏｌｌｅｃｔｉｎｇｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｆｏｒｔｈｉｓｓｔｕｄｙ

序号Ｎｏ． 种类Ｓｐｅｃｉｅｓ 测试虫态Ｓｔａｇｅ 采集地Ｌｏｃａｌｉｔｙ 采集日期Ｄａｔｅ ＧｅｎＢａｎｋ登陆号 ＧｅｎＢａｎｋａｃｃｅｓｓｉｏｎ
１ 中华卡扁蜡蝉Ｋ．ｓｉｎｉｃａ 成虫 贵州龙里 １６Ａｕｇ２０１６ ＭＧ０９９９５４
２ 中华卡扁蜡蝉Ｋ．ｓｉｎｉｃａ 成虫 贵州龙里 １６Ａｕｇ２０１６ ＭＧ４３７５０２
３ 中华卡扁蜡蝉Ｋ．ｓｉｎｉｃａ 若虫 贵州龙里 ０５Ｊｕｎ２０１７ ＭＧ０９９９５７
４ 中华卡扁蜡蝉Ｋ．ｓｉｎｉｃａ 若虫 贵州龙里 ０５Ｊｕｎ２０１７ ＭＧ０９９９５８
５ 中华卡扁蜡蝉Ｋ．ｓｉｎｉｃａ 成虫 海南吊罗山 ０５Ａｐｒ２０１７ ＭＧ０９９９５５
６ 中华卡扁蜡蝉Ｋ．ｓｉｎｉｃａ 成虫 海南吊罗山 ０５Ａｐｒ２０１７ ＭＧ０９９９５６
７ 竹鳎扁蜡蝉Ｔ．ｂａｍｂｕｓａｎａ 成虫 贵州黎平 １３Ａｕｇ２０１５ ＭＧ１８９５４１
８ 竹鳎扁蜡蝉Ｔ．ｂａｍｂｕｓａｎａ 成虫 云南金平 １０Ａｕｇ２０１６ ＭＧ４３７５０３

　　注：贵州龙里（１０６°９４′Ｎ，２６°４６′Ｅ）；海南吊罗山（１０９°９１′Ｎ，１８°６６′Ｅ）；贵州黎平（１０９°３２′Ｎ，２６°１７′Ｅ）；云南金平（１０３°２２′Ｎ，２２°９６′
Ｅ）。

１．２　实验方法
１．２．１　形态特征观察　成虫、若虫及卵外部形态特
征通过ＬｅｉｃａＭＺ１２．５体视显微镜进行观察，并在测
微尺下进行测量。各虫态整体及部分形态特征图像

通过 ＫＥＹＥＮＣＥＶＨＸ１０００Ｃ数码成像系统获得。
雌雄外生殖器及若虫放入１０％ＮＡＯＨ溶液中煮沸至
透明，用清水洗净，置于 ＬｅｉｃａＭＺ１２．５体视显微镜
下观察并绘制草图，利用硫酸纸对所绘草图进行覆

墨后于 ＣａｎｏＳｃａｎＬｉＤＥ１００扫描仪进行扫描，利用

ＡｄｏｂｅＰｈｏｔｏｓｈｏｐ８．０软件进行排版。
１．２．２　基因组 ＤＮＡ提取、ＰＣＲ扩增及测序　取
７５％酒精浸泡的冷藏（－２０℃）标本成虫、若虫在解
剖镜下用解剖针去掉腹部，放入甘油中保存，剩余虫

体均取头胸部用动物基因组ＤＮＡ提取试剂盒（通用
型）（昆明硕擎生物科技有限公司）提取基因组

ＤＮＡ。线粒体ＣＯＩ基因 ＰＣＲ扩增引物序列为：（５′
ＧＧＴＣＡＡＣＡＡＡＴＣＡＴＡＡＡＧＡＴＡＴＴＧ３′）（Ｆ）；（５′
ＴＡＡＡＣＴＴＣＡＧＧＧＴＧＡＣＣＡＡＡＡＡＡＴ３′） （Ｒ）［８］。
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ＰＣＲ反应总体积为３０μＬ，上下游引物各１μＬ，ＤＮＡ
模板３μＬ，ＴａｑＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ２５μＬ；程序为９４℃
预变性５ｍｉｎ，９４℃变性１ｍｉｎ，５０℃退火１ｍｉｎ，７２℃
延伸１ｍｉｎ，３５个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ。ＰＣＲ样品
经检测合格后送上海生工生物科技有限公司进行双

向测序。

１．２．３　ＣＯＩ基因序列处理，遗传距离的计算及系统
发育树的构建　运用ＤＮＡＳｔａｒ５．０对所测序列拼接
和校对［９］，使用 ＭＥＧＡ６．０软件计算 Ｋｉｍｕｒａ２ｐａ
ｒａｍｅｔｅｒ遗传距离，并运用邻接法（ＮｅｉｇｈｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇ，
ＮＪ）构建系统发育树［１０］。

１．２．４　发生规律及危害状况的观察　２０１６年８月
至２０１７年１０月在贵州省龙里县龙架山森林公园对
危害乌桕的中华卡扁蜡蝉（Ｋ．ｓｉｎｉｃａ）发生规律及危
害状况进行观察研究。观察以晴天或阴天为宜，周

期为每１０天１次，通过目测和扫网的方式进行，分
别记录卵、若虫及成虫的发生时间及各虫态的危害

状况，并对各虫态危害状进行拍照。

２　结果与分析
２．１　形态学特征

２．１．１　成虫（图１ ２，５ １８）　体长（头顶前
端至前翅末端）：♂ ６．１２ ６．７８ｍｍ（Ｎ＝９），♀
６．１３ ６．６９ｍｍ（Ｎ＝７）。

１．整体图（Ｍａｌｅ，ｄｏｒｓａｌｖｉｅｗ）；２．整体侧面观（Ｓａｍｅ，ｌａｔｅｒａｌ

ｖｉｅｗ）；３．五龄若虫（Ｆｉｆｔｈｉｎｓｔａｒｎｙｍｐｈ，ｄｏｒｓａｌｖｉｅｗ）；４．卵（Ｅｇｇ）．

比例尺Ｓｃａｌｅｂａｒｓ＝０．５ｍｍ．（Ｆｉｇ．１ ３），０．２５ｍｍ（Ｆｉｇ．４）．

图１ ４　中华卡扁蜡蝉

Ｆｉｇ．１ ４　Ｋａｌｌｉｔａｘｉｌａｓｉｎｉｃａ（Ｗａｌｋｅｒ，１８５１）

体色：体淡绿色或浅黄绿色（陈旧标本黄色）。

复眼红褐色或黑色，单眼浅绿色。前胸背板及中胸

背板中脊和侧脊绿色，小盾片浅绿色。前翅透明，翅

脉黄绿色。后足刺末端均为黑色。

头胸部：头顶（图５）前缘凸出呈拱形，后缘近平
直，头顶宽大于长，长宽之比为１．０：２．１，顶具３脊，
中脊达到端部，两侧脊达到中脊的１／２处，脊粗大明

显。额（图６）最宽处位于触角微下方，额长宽相等，
具１中脊，中脊基部较宽，向端部渐窄；唇基三角形，
具１中脊。前胸背板（图５）前缘平直，后缘以钝角
凹入，中脊与侧脊明显突出，复眼与肩板之间具１外
侧脊，长大于宽，长宽之比为６．０∶１．０。中胸背板（图
５）具３条脊，侧脊与中脊在端部汇合，宽大于长，长
宽之比１．０∶１．５０。前翅（图８）长条形，翅面具有颗
粒状，前后缘近平行，外缘圆弧形，Ｓｃ＋Ｒ脉在翅端
部近１／３处２分叉，Ｍ脉直达结线处，Ｃｕ１脉在翅基
部近１／３处分叉，Ａ１与 Ａ２脉在臀区端部１／３处合
并，臀区占翅长的１／２，结线外域翅面较薄弱，具６个
亚端室与１５个端室。后翅（图９）透明，翅脉简单。
后足胫节具２侧刺，刺式：５－５－２。

５．头胸部背面观（Ｈｅａｄａｎｄｔｈｏｒａｘ，ｄｏｒｓａｌｖｉｅｗ）；６．头胸部侧
面观（Ｈｅａｄａｎｄｔｈｏｒａｘ，ｌａｔｅｒａｌｖｉｅｗ）；７．头部腹面观（Ｈｅａｄ，
ｖｅｎｔｒａｌｖｉｅｗ）；８．前翅（Ｆｏｒｅｗｉｎｇ）；９．后翅（Ｈｉｎｄｗｉｎｇ）；１０．
雄性生殖器侧面观（Ｍａｌｅｇｅｎｉｔａｌｉａ，ｌａｔｅｒａｌｖｉｅｗ）；１１．肛节背
面观（Ａｎａｌｓｅｇｍｅｎｔ，ｄｏｒｓａｌｖｉｅｗ）；１２．尾节和生殖刺突背面
观（Ｐｙｇｏｆｅｒａｎｄｇｅｎｉｔａｌｓｔｙｌｅｓ，ｄｏｒｓａｌｖｉｅｗ）；１３．尾节和生殖刺
突腹面观（Ｐｙｇｏｆｅｒａｎｄｇｅｎｉｔａｌｓｆｙｌｅｓ，ｖｅｎｔｒａｌｖｉｅｗ）；１４．阳茎
基端部侧面观（Ａｐｅｘｏｆｐｈａｌｌｏｂａｓｅ，ｌａｔｅｒａｌｖｉｅｗ）；１５．雌性生
殖器腹面观（Ｆｅｍａｌｅｇｅｎｉｔａｌｉａ，ｖｅｎｔｒａｌｖｉｅｗ）；１６．第１产卵瓣
侧面观（Ｆｉｒｓｔｖａｌｖｕｌａ，ｌａｔｅｒａｌｖｉｅｗ）；１７．第２产卵瓣腹面观
（Ｓｅｃｏｎｄｖａｌｖｕｌａ，ｖｅｎｔｒａｌｖｉｅｗ）；１８．第３产卵瓣端部腹面观
（Ｔｈｉｒｄｖａｌｖｕｌａ，ｖｅｎｔｒａｌｖｉｅｗ）．比例尺Ｓｃａｌｅｂａｒｓ＝０．５ｍｍ．

图５ １８　中华卡扁蜡蝉
Ｆｉｇ．５ １８　Ｋａｌｌｉｔａｘｉｌａｓｉｎｉｃａ
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雄性外生殖器：尾节（图１０）侧面观近四方形，
背缘窄，腹缘宽，背后缘向腹后缘倾斜，两侧缘近平

行。肛节（图１１）中等，两侧缘平行，肛刺突发达，远
远超过肛节末端，背面观肛刺突呈叶状。生殖刺突

（图１２ １３）左右对称，侧面观呈船状，中间凹陷，
具有一角状的突起，指向外缘；腹面观，生殖刺突中

间具呈奶瓶状突起，突起基部宽，端部变窄，长短接

近生殖刺突末端。阳茎（图１０）长，呈细管状，弯曲，
中部被阳茎基包裹。阳茎基（图１０，１４）管状，基部
较宽，端部较窄，腹缘弯曲，腹缘端部呈角状。连索

（图１０）细长，杆状。
雌性外生殖器：第一产卵瓣（图１６）锯形，骨化

程度强，背缘具５ ６枚明显３枚不明显的齿状突
起，腹缘具３枚明显的齿状；第二产卵瓣（图１７）退
化，呈三角形；第三产卵瓣（图１８）膜状，近端部具有
８个明显的齿状，其中内侧１枚。腹面观第一产卵
瓣基部的内生殖瓣向中线方向呈膜状。第７生殖板
（图１５）在后缘中间具有１个半圆形凹陷，占后缘长
度的１／７。
２．１．２　卵（图４）　卵长约０．９９ｍｍ，宽约０．３８ｍｍ；
长椭圆形，半透明，米白色或淡黄色。

２．１．３　五龄若虫（图３，１９ ２４）长度测量：体长：
３７１ｍｍ；头长０．５１ｍｍ，头宽０．４７ｍｍ，头（包括复
眼）宽０．９４ｍｍ，翅芽长１．４６ｍｍ，额长０．８９ｍｍ，额
宽０．５８ｍｍ。

体色：体绿色或黄绿色，干标本淡绿色或淡

黄色。

１９．五龄若虫（Ｆｉｆｔｈｉｎｓｔａｒｎｙｍｐｈ）；２０．头部背面观（Ｈｅａｄ，ｄｏｒ

ｓａｌｖｉｅｗ）；２１．额腹面观（Ｆｒｏｎｓ，ｖｅｎｔｒａｌｖｉｅｗ）；２２．前胸背板背面

观（Ｐｒｏｎｏｔｕｍ，ｄｏｒｓａｌｖｉｅｗ）；２３．翅芽背面观（Ｗｉｎｇｐａｄ，ｄｏｒｓａｌ

ｖｉｅｗ）；２４．后足（Ｈｉｎｄｌｅｇ）．比例尺Ｓｃａｌｅｂａｒｓ＝０．５ｍｍ．

图１９ ２４　五龄若虫

Ｆｉｇ．１９ ２４　ＦｉｆｔｈｉｎｓｔａｒｎｙｍｐｈｏｆＫａｌｌｉｔａｘｉｌａｓｉｎｉｃａ

头部：头顶（图２０）前缘突出，后缘近平直，长宽
近相等，具中脊线明显且完整。额（图２１）最宽处位

于触角下方，长宽之比为１．５∶１．０，中脊明显，亚中脊
不达唇基缝处；唇基三角形，喙长，分三节，超过前足

转节。触角短，第一节宽大于长，第二节延长，基部

窄，端部膨大。颊（图２０）背面观两侧各具４个感觉
陷，额（图２１）每侧具１４个感觉陷，其中１２个感觉
陷排列在一条线上。

胸部：前胸背板（图２２）侧脊不达后缘，每侧具
有９个感觉陷，其中中脊外侧１个，侧脊内侧３个，
侧脊外侧３个，侧缘中后方２个。后中胸背板（图
２３）侧脊各具２个感觉陷；前翅翅芽短于后翅翅芽，
每侧具４个感觉陷，后翅翅芽达到第三腹节后缘。
后足（图２４）胫节具２侧刺，刺式５－５－２。

腹部：腹节背板（图１９）中脊明显，第４ ７节具
２，３，３（１＋２），２（１＋１）个感觉陷；第九腹节侧面观
近三角形，背板宽于腹板，每侧２个感觉陷，其中１
个位于腹面；肛节粗壮；蜡腺结构复杂，第７和第８
腹节每侧具２个蜡腺。

检查标本：８♂♂６♀♀，山东省青岛市崂山，
２０１１ＶＩＩＩ１７，常志敏、龙见坤、郑维斌采；２♂♂４♀
♀，海南尖峰岭，２０１１Ｉ１０ １１，张培、常志敏采；３
♂♂３♀♀，贵州茂兰自然保护区，２０１１ＶＩＩ１６
１８，常志敏、龙见坤采；１♂，贵州玉屏县，２００８ＶＩＩＩ
１０，陈祥盛采；３♂♂２♀♀，贵州省独山县都柳江源，
２０１２ＶＩＩ１１ １２，宋琼章采；１♂，贵州从江县月亮
湾，２００６ＶＩＩ２０，唐毅采；１♀，湖南武冈云山，２００７
ＶＩＩＩ１１，陈祥盛采；２♂♂１♀，海南霸王岭，２０１１Ｉ１０
１１，常志敏、龙见坤、张培采；２♀♀，海南东寨沧，

２００７ＶＩＩ８，张斌采；１♀，海南吊罗山，２００７ＶＩＩ１７，
邢济春采；３♀♀，贵州黔西坡，１９９７ＶＩＩＩ１２，采集人
不详；１♀，贵州省梵净山，２０１１ＩＸ２３，常志敏采；１
♀，贵州茂兰洞庭，１９９８Ｖ２５，汪廉敏采；１♀，华南
植物园，２００６ＶＩ２２，陈祥盛采；２♀♀，贵州册亨县者
楼，２０１２ＶＩＩＩ２５，郑维斌采；１♂，海南霸王岭，２００７
ＩＶ１７ ２０，候晓晖采；８♂♂９♀♀，海南吊罗山，
２０１７Ⅳ５，丁永顺采；９♂♂７♀♀，贵州龙里，２０１６
ＶＩＩＩ１６，丁永顺、陈祥盛采；１１♂♂１２♀♀，贵州龙
里，２０１７ＶＩＩＩ５，丁永顺采。

寄主：乌桕，竹子，杂草。

分布：中国（山东、海南、贵州、湖南、广东、台湾、

香港、安徽、江西、福建）；日本；法属波利尼西亚。

２．２　ＣＯＩ序列分析结果
２．２．１　碱基组成分析　利用 ＭＥＧＡ６．０软件对本
研究所获 ＣＯＩ基因序列（ＮＣＢＩ登陆号见表 １）及
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ＮＣＢＩ中下载的序列（ＪＱ４１０４４９，ＪＱ４１０４４８），共１０条
ＣＯＩ基因序列的碱基组成进行分析，结果显示该
ＣＯＩ基因序列长度为６０２ｂｐ，其中，Ａ、Ｔ、Ｇ、Ｃ的平均
含量分别为３６．０％、３１．０％、１４．２％、１８．８％，Ａ ＋
Ｔ的平均含量为 ６７．０％，Ｇ ＋Ｃ的平均含量为
３３０％；共检测到保守位点 ４３５个，变异位点 １６７
个，简约信息点 １１２个，自裔位点５５个，变异位点约
占总序列的２７．７％。Ａ＋Ｔ约为Ｃ＋Ｇ的两倍，表现
出明显的Ａ＋Ｔ碱基偏嗜，且Ａ与Ｔ含量大致相当，
碱基组成符合昆虫线粒体ＣＯＩ基因的特征［１１］。

２．２．２　遗传距离　利用 ＭＥＧＡ６．０计算扁蜡蝉科
昆虫４种６个地理种群基于 ＣＯＩ基因的遗传距离。
结果表明（表 ２）中华卡扁蜡蝉种内遗传距离为
００００ ０．０６５，种内平均遗传距离为０．０３５，竹鳎扁
蜡蝉的种内遗传距离为０．０３６；４种扁蜡蝉科昆虫的
种间的遗传距离在０．１４２（中华卡扁蜡蝉与红线鳎
扁蜡蝉）至０．２０２（中华卡扁蜡蝉与勐仑鳎扁蜡蝉），
种间平均遗传距离为０．１７２。从表２的遗传距离矩
阵可以看出，种内最大遗传距离小于种间最小遗传

距离。

表２　４种扁蜡蝉科昆虫ＣＯＩ基因序列的遗传距离
Ｔａｂｌｅ２　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｓｏｆＣＯＩｇｅｎｅｏｆｆｏｕｒｔｒｏｐｉｄｕｃｈｉｄｓｐｅｃｉｅｓ

种名 １ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９
１Ｋ．ｓｉｎｉｃａ
２Ｋ．ｓｉｎｉｃａ ０．００５
３Ｋ．ｓｉｎｉｃａ ０．０００ ０．００５
４Ｋ．ｓｉｎｉｃａ ０．００５ ０．０１０ ０．００５
５Ｋ．ｓｉｎｉｃａ ０．０５９ ０．０６５ ０．０５９ ０．０６５
６Ｋ．ｓｉｎｉｃａ ０．０５９ ０．０６５ ０．０５９ ０．０６５ ０．０００
７Ｔ．ｂａｍｂｕｓａｎａ ０．１７１ ０．１７６ ０．１７１ ０．１６５ ０．１７４ ０．１７４
８Ｔ．ｂａｍｂｕｓａｎａ ０．１６１ ０．１６５ ０．１６１ ０．１５９ ０．１６１ ０．１６１ ０．０３６
９Ｔ．ｒｕｂｒｏｌｉｎｅａｔｅ ０．１４５ ０．１４９ ０．１４５ ０．１４２ ０．１５１ ０．１５１ ０．１７６ ０．１８５
１０Ｔ．ｍｅｎｇｌｕｎｅｎｓｉｓ ０．１９７ ０．２０２ ０．１９７ ０．１９５ ０．１９７ ０．１９７ ０．１８７ ０．１８５ ０．１８１

２．２．３　系统发育分析　根据测序结果及ＮＣＢＩ中下
载 Ｋ． ｓｉｎｉｃａ ＣＯＩ序 列 （ＫＸ０５３５４８ＫＸ０５３５５０，
ＫＦ２９８４１５），以竹鳎扁蜡蝉 Ｔ．ｂａｍｂｕｓａｎａ、红线鳎扁
蜡蝉 Ｔ．ｒｕｂｒｏｌｉｎｅａｔｅ、勐仑鳎扁蜡蝉 Ｔ．ｍｅｎｇｌｕｎｅｎｓｉｓ
为外群，基于 Ｋｉｍｕｒａ２ｐａｒａｍｅｔｅｒ模型运用邻接法

注：图中分支上数值为１０００次自展检验置信度；标尺示遗传距

离。Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｎｔｈｅｂｒａｎｃｈｉｎｄｉｃａｔｅｓｂｏｏｔｓｔｒａｐｖａｌｕｅｓｆｏｒ１０００ｒｅｐ

ｌｉｃａｔｅｓ．Ｓｃａｌｅｂａｒｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ．

图２５　基于ＣＯＩ基因的４种扁蜡蝉科昆虫的

ＮＪ分子系统发育树

Ｆｉｇ．２５　Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅ（ＮＪ）ｂａｓｅｄｏｎｍｔＤＮＡＣＯＩ

ｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｆｏｕｒｔｒｏｐｉｄｕｃｈｉｄｓｐｅｃｉｅｓ

（ＮＪ）构建分子系统发育树（图２５）。从图２５可以看
出中华卡扁蜡蝉４个地理种群１０个样品的 ＣＯＩ序
列能较好地聚为一枝，而后与红线鳎扁蜡蝉相聚，竹

鳎扁蜡蝉２个样品ＣＯＩ基因序列聚为一支后与红线
鳎扁蜡蝉相聚，勐仑鳎扁蜡蝉位于树的基部。中华

卡扁蜡蝉同一地理种群样品的ＣＯＩ基因序列差异较
小，但不同地理种群样品间的 ＣＯＩ基因序列差异明
显，且地理距离越远差异越显著。从系统发育树中

可以看出，虽然中华卡扁蜡蝉不同地理种群样品的

ＣＯＩ基因序列具有明显差异，但仍可以较好地与其
他种类区分开。

２．３　危害状况及发生规律
据笔者２０１６—２０１７年在贵州省龙里县龙架山

森林公园的初步观察，在乌桕开花及坐果期间，中华

卡扁蜡蝉主要以成虫及若虫在植物叶片处刺吸植物

汁液（图２６Ａ），掠夺植物营养，影响乌桕籽的产量。
雌虫在植物较细的枝条处划破韧皮部及木质部产

卵，卵深埋于枝条内（图２６Ｃ），产卵所在的枝条均被
有白色蜡丝（图２６Ｂ，Ｄ），产卵造成的机械损伤阻断
了枝条内水分及营养物质的运输，致使产卵处枝条

及叶片枯死。

中华卡扁蜡蝉在贵州省龙里县 １年仅发生 １
代，无世代重叠现象（表３）。以卵埋藏在植物较细
的枝条内越冬，每个产卵枝条约有卵３４粒，５月底６
月初若虫陆续孵化，若虫脱皮４次共５龄，７月中旬

３７



林　业　科　学　研　究 第３１卷

图２６　中华卡扁蜡蝉危害状

Ｆｉｇ．２６　ＤａｍａｇｅｓｙｍｐｔｏｍｓｏｆＫａｌｌｉｔａｘｉｌａｓｉｎｉｃａ（Ｗａｌｋｅｒ，１８５１）

成虫，若虫期约 ４５ｄ，变成成虫后继续取食危害植
物，成虫期约６０ｄ，成虫９月中旬交配产卵，产卵后

成虫陆续死亡。

表３　中华卡扁蜡蝉在龙里县的年生活史
Ｔａｂｌｅ３　ＴｈｅｌｉｆｅｈｉｓｔｏｒｙｏｆＫａｌｌｉｔａｘｉｌａｓｉｎｉｃａｉｎＬｏｎｇｌｉＣｏｕｎｔｙ

５月
Ｍａｙ

上旬 中旬 下旬

６月
Ｊｕｎｅ

上旬 中旬 下旬

７月
Ｊｕｌｙ

上旬 中旬 下旬

８月
Ａｕｇｕｓｔ

上旬 中旬 下旬

９月
Ｓｅｐｔｅｍｂｅｒ

上旬 中旬 下旬

１０月—翌年４月
Ｏｃｔｏｂｅｒ—Ａｐｒｉｌｎｅｘｔｙｅａｒ
上旬 中旬 下旬

· · ·

－ － － － － －
＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

· · · · ·

　　注：·，卵；－，若虫；＋，成虫。Ｎｏｔｅ：·，ｅｇｇ；－，ｎｙｍｐｈ；＋，ａｄｕｌｔ．

３　讨论
扁蜡蝉科昆虫是一类重要的农林害虫，许多种

类危害重要的经济作物。例如，Ｗｉｌｓｏｎ报道了危害
印度水稻的高哈蒂娜扁蜡蝉（ＮｕｍｉｃｉａｇａｕｈａｔｉＷｉｌ
ｓｏｎ）及危害赞比亚可可的长顶鳎扁蜡蝉（Ｔａｍｂｉｎｉａ
ｖｅｒｔｉｃａｌｉｓＤｉｓｔａｎｔ）［１２－１３］；ＣｈａｎｇａｎｄＣｈｅｎ曾报道了在
我国危害竹子的扁蜡蝉科新种竹鳎扁蜡蝉（Ｔａｍｂｉｎ
ｉａｂａｍｂｕｓａｎａＣｈａｎ＆Ｃｈｅｎ）［１４］；Ｃａｒｎｅｇｉｅ报道南非
绿娜扁蜡蝉（ＮｕｍｉｃｉａｖｉｒｉｄｉｓＭｕｉｒ）严重危害甘蔗叶
片［１５］，同时发现其成虫和若虫均分泌蜡质和蜜露，

为细菌和真菌的大量繁殖提供了条件。本研究在中

华卡扁蜡蝉（Ｋ．ｓｉｎｉｃａ）对乌桕的危害状况调查时发

现，不仅其成虫和若虫均分泌蜡质，且其在产卵的枝

条上也被有蜡丝（图２６）。此外，中华卡扁蜡蝉不仅
对乌桕进行危害，而且笔者在贵州贵阳及海南鹦哥

岭保护区进行标本采集时发现，中华卡扁蜡蝉也在

竹子上发生危害，可见其对农林生产的危害性可能

更加严重。

另外，结合检视标本，门秋雷描记的娇弱鳎扁蜡

蝉（Ｔ．ｄｅｂｉｌｉｓＳｔｌ）的标本应为 Ｋ．ｓｉｎｉｃａ［６］。从外部
形态上看，该标本头顶具亚侧脊，前翅翅面具颗粒

状，符合卡扁蜡蝉属特征，为 Ｋ．ｓｉｎｉｃａ较为合理；从
雄性外生殖器特征比较，除了被阳茎基包裹阳茎的

长短及生殖刺突中间突起存在一定的区别外，其他

均无明显区别，经作者检视标本，阳茎可在阳茎基内

４７
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滑动，表现出穿过阳茎基的阳茎较长，实则相同；另

外生殖刺突并无明显的区别，存在个体差异。因此，

作者认为门秋雷描记娇弱鳎扁蜡蝉（Ｔ．ｄｅｂｉｌｉｓＳｔｌ）
应为中华卡扁蜡蝉（Ｋ．ｓｉｎｉｃａ）。

贵州龙里分布的中华卡扁蜡蝉成虫与若虫基于

线粒体ＣＯＩ基因序列的遗传距离在０．０００ ０．０１０
之间，远小于４种扁蜡蝉科昆虫的种间最小遗传距
离０．１４２，验证了成虫与若虫的对应关系。分子系
统发育树显示，中华卡扁蜡蝉４个地理种群１０个样
品的ＣＯＩ序列能较好地聚为一枝，可以较好的与其
他种类区分开；ＤＮＡ条形码鉴定的基础是种间差异
大于种内差异，即种内遗传距离与种间遗传距离不

存在重叠现象［１６－１７］，中华卡扁蜡蝉的种内遗传距离

为０．０００ ０．０６５，４种扁蜡蝉科昆虫的种间遗传距
离为０．１４２ ０．２０２，种间遗传距离大于种内遗传距
离，二者无重叠现象。由此可见，线粒体ＣＯＩ基因片
段作为分子标记能够较好的实现中华卡扁蜡蝉的物

种鉴定，尤其在若虫阶段，形态鉴定相对困难，分子

鉴定则更为准确、快捷。

４　结论
本研究对乌桕新害虫———中华卡扁蜡蝉的成

虫、５龄若虫和卵的外部形态特征进行了详细的描
记、绘图和拍照，为该害虫的分类鉴定提供了详细的

资料；基于线粒体ＣＯＩ基因的测序与分析结果表明，
中华卡扁蜡蝉的种内遗传距离为０．０００ ０．０６５，小
于４种扁蜡蝉科昆虫的种间遗传距离（０．１４２
０．２０２），验证了线粒体 ＣＯＩ基因序列作为该种害虫
ＤＮＡ条形码片段的有效性；初步的野外观察结果表
明，中华卡扁蜡蝉在贵州龙里的发生期为５—９月，１
年发生１代，产卵在枝条内越冬，无世代重叠现象。
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