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Translated from English version into Chinese by Yuan Fang

Phylogénie moléeulaire du groupe Anopheles hyrcanus (diptéres : Culicidae) sur la base de la
COl de ’ADN mitochondriale

Yuan Fang, Wen-Qi Shi et Yi Zhang

R&umé

Contexte : le groupe Anopheles hyrcanus qui comprend au moins 25 especes est largement réparti
dans les régions orientale et paléarctique. Certains membres du groupe sont supposés étre des
vecteurs du paludisme et d’autres maladies transmises par les moustiques. Il est difficile d’identifier
les membres du groupe Hyrcanus a 1’aide de caractéristiques morphologiques. La phylogénie
moléculaire a donc été proposée a titre d’importante méthode complémentaire a la taxonomie
morphologique traditionnelle.

Méthodes : sur la base de la base de données GenBank et de nos données d’étude originales, nous
avons utilisé 466 séquences de COI d’ADN mitochondriale appartenant a 18 espéces afin de
reconstruire la phylogénie moléculaire du groupe Hyrcanus parmi son étendue géographique
mondiale.

Résultats : les résultats sont comme suit : 1) La divergence moyenne K2P conspécifique s’¢levait
20,008 (intervalle : 0,002 — 0,017), tandis que la divergence séquentielle moyenne entre des especes
d’un méme groupe atteignait 0,064 (intervalle : 0,026 — 0,108). 2) La topologie de I’arbre COI du
groupe Hyrcanus correspondait généralement a une taxonomie morphologique classique en termes
de classification des espéces mais divergeait en termes de division par sous-groupe. Dans ’arbre
COlI, le groupe était divisé en au moins trois principaux ensembles. Le premier ensemble contenait
An. Nimpe ; le deuxiéme était composé du sous-groupe Nigerrimus et An. Argyropus et le troisiéme
ensemble regroupait le sous-groupe Lesteri et d’autres espéces non associées. 3) L’analyse
phylogénétique de la COI a indiqué la survenue possible d’anciennes hybridations parmi les trois
especes étroitement liées suivantes : An. sinensis, An. belenrae et An. kleini. 4) D’apres les résultats,
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An. paraliae constitue un synonyme probable du An. Lesteri et il est possible que le An. pseudopictus
et le An. hyrcanus fassent partie de la méme espéce, comme le prouve leur divergence génétique
interspécifique extrémement faible (respectivement 0,020 et 0,007) et leurs positions
phylogénétiques.

Conclusions : pour résumer, nous avons reconstruit la phylogénie moléculaire et avons analysé la
divergence génétique du groupe Hyrcanus a 1’aide de séquences de la COI mitochondriale. Nos
résultats suggerent qu’il conviendrait non seulement de tenir compte de ces vecteurs connus du
paludisme, mais aussi de leurs espéces étroitement liées dans le cadre des futurs programmes de
surveillance du paludisme.
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Molecular phylogeny of Anopheles hyrcanus group (Diptera: Culicidae) based on mtDNA COI

Yuan Fang, Wen-Qi Shi and Yi Zhang

Pedepar

®on: Ipynna Manspuiineiii Hyrcanus, koTopast BKIIIOUaET 110 MEHBIIEH Mepe 25 BUIOB, IIUPOKO
pacrpoctpaneHa B Bocrounom wu permonoB Ilameapktuku. HekoTopble UJIECHBI TPYMIIBI
WHKPUMHUHHUPOBAJIM B KayeCTBE IMEPEHOCUYMKOB MAIApH W JPYrUX MEPEHOCHUMBIX KOoMapaMu
3aboneBanuii. TpynHO ompenenuTh WICHOB | MpKaHa IPymImbl M0 MOP(OIOrHYECKUM MpPU3HAKAM.
Taxum o0pazom, MomnekynspHas (QuioreHus OblIa MPeIoKeHa KaK BAXKHBIM JIOTMOTHUTEIbHBIN
METOJI K TPaIUIIMOHHONH MOP(OIOTHYECKON KIacCUPUKAIIHH.

Metonbi: Ha ocHOoBe nanHbIX [eHOaHKa M HAIIMX OPUTHHAIBHBIX JAHHBIX UCCIEIOBAaHHUNA, MbI
KCTOb30Bai 466 MUTOXOHIIPHATBLHBIX TIocaenoBatenbHocTeii DNA COI, npuHaanexammx K 18
BHJAaM PEKOHCTPYHPOBAaTh MOJCKYISIpHYIO ¢rorenmto mpu rpymnme Hyrcanus dwepes cBoio
BCEMHPHYIO reorpaguio.

PesyabTarsi: torn takoBsl, 1) Cpennss ausepreniun st K2P cocropmser 0.008 (B anamaszone
0.002 — 0.017), Torma Kak pacXOOUMOCTh TIOCIECIOBATEIILHOCTH MEXIY CONgroup BUJIBI
yepenuennsie 0.064 (B nuanazone 0.026 — 0.108). 2) Tomonorust CO! nepeBo I mpkaHCKO# rpynbI
B IIEJIOM COOTBETCTBYeT KIACCHYECKOH MOP(OIOTHIEeCKOH TAaKCOHOMHHM C TOYKHM 3PEHUS
KJaccu(uKaluy BUIOB, HO HE coramanachk Ha pasaeneHun noarpymmsl. B COI nepese rpymma
Obuta paszeneHa Ha, [0 KpalHEeH Mepe, TpU OCHOBHBIE TpymIIbl. IIepBBIil KiacTep COmEpKHUT An.
nimpe; BTOpas cocrosina u3 noarpynmns! Nigerrimus Subgroup u An. argyropus; 1 TpeTHI Kactep
COCTOSIT M3 MOArpymnmsl Lesteri U apyrux HecBs3HBIX Topoa. 3) dunorenerndeckuii ananu3 COI
MOKa3aJM, YTO JPEBHHE THOPHIM3ALUK, BEPOSTHO, MPOU3OLUIM MEXIY TPEMs POACTBECHHBIMHU
BHJIAMHU, KaK An. sinensis, An. belenrae, n An. kleini. 4) Pe3ynbratel noanepxanu An. paraliae xax
BO3MOXHBI CHHOHUMOM An. lesteri, U 3TO OBUIO BO3MOXHO, UTO An. pseudopictus u An. hyrcanus

OBUTH OJIMHAKOBBIM BHJIOM, KaK BHJHO M3 MX UYPE3BBIYAHO HU3KOW MEXBHIIOBOW I'€HETHYECKOM

3


http://twb.translationcenter.org/workspace/accounts/view/id/823

nuseprennuu (0.020 u 0,007, COOTBETCTBEHHO) U MX (DPHIIOTEHETUYECKOTO TOJOXKECHUS.

3akmiouenne: B pestome, MBI PEKOHCTPYUPOBATU  MOJCKYSIPHYIO  (PIJIOTCHHUIO U
MPOAHATM3UPOBAA TEHETUUECKUE PACXOKACHHUs mpu rpynnsl Hyrcanus ¢ MCHonb30BaHUEM
MuToxoHIpuanbHoi COI ocinenoBaTtensHOCTH. Hatm pe3yinbTaTsl MO3BOJISIOT MPEIIONIOKHUTE, 9TO
B OymymieM HaJI30p 3a MaJsipuei, MbI JOJDKHBI HE TOJBKO OOpamiath BHUMAaHWE HAa WU3BECTHHIC

NEPEHOCUUKU MAJISIPUU, a TAKIKC UX 6J'II/I3KOPOI[CTB€HHI>IC BUBI.

Translated from English version into Russian by Hao-Qi Zhang

Filogenia molecular del grupo Anopheles hyrcanus (D ptero: Culicidae) basado en mtADN
col

Yuan Fang, Wen-Qi Shi y Yi Zhang

Sinopsis

Antecedentes: El grupo Anopheles hyrcanus, que incluye al menos 25 especies, tiene una amplia
distribucion en las regiones oriental y paleodrtica. Algunos miembros de este grupo se han
considerado vectores de malaria y de otras enfermedades transmitidas por mosquitos. Resulta dificil
identificar a los miembros del grupo Hyrcanus por rasgos morfologicos, asi que se ha propuesto la
filogenia molecular como método importante que complemente a la taxonomia morfoldgica
tradicional.

Métodos: Basandose en la base de datos GenBank y en los datos originales de nuestro estudio,
empleamos 466 secuencias de ADN COI mitocondrial pertenecientes a 18 especies para reconstruir
la filogenia molecular del grupo Hyrcanus en toda su area de distribucion geografica.

Resultados: Los resultados son los siguientes, 1) La divergencia K2P media entre coespecificos es
de 0,008 (rango de entre 0,002 — 0,017), mientras que la media de divergencia secuencial entre
especies cogrupales es de 0,064 (rango de entre 0,026 — 0,108). 2) En general, la topologia del 4arbol
COI del grupo Hyrcanus es coherente con la taxonomia morfologica clasica en cuanto a
clasificacion de especies, pero no en cuanto a division de subgrupo. En el arbol COI, el grupo esta
dividido en al menos tres clisteres: en el primero se incluye An nimpe, el segundo esta formado por
el subgrupo Nigerrimus y 4An. argyropus, y el tercer clister estd formado por el subgrupo Lesteri y
otras especies no asociadas. 3) El andlisis filogenético del COI indica que probablemente se
produjeron hibridaciones antiguamente entre las tres especies con una relacion cercana, An. sinensis,
An. belenrae, y An. kleini. 4) Los resultados apoyan la teoria de que An. paraliae sea un sinbnimo
de An. lesteri, y es posible que An. pseudopictus y An. hyrcanus sean la misma especie, tal y como
indica su extremadamente baja divergencia genética interespecifica (0,020 y 0,007, respectivamente)
y sus posiciones filogenéticas.

Conclusiones: En resumen, se reconstruyo la filogenia molecular y se analiz6 la divergencia
genética del grupo Hycarnus mediante secuencias COI mitocondriales. Nuestros resultados indican
que en un futuro el seguimiento de la malaria deberia centrarse no sé6lo en los vectores conocidos,

sino también en especies con una relacion cercana.
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