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Translated from English version into Chinese by Feng Tao

Phylogénie de certains membres du groupe hyrcanus (Diptera : Culicidae) en Chine basé sur des
fragments du géome mitochondrial

Hui-Min Zhu, Shu-Han Luo, Man Gao, Feng Tao, Jing-Peng Gao, Han-Ming Chen, Xiang-Yu Li, Heng
Peng et Ya-Jun Ma

Ré&umeé

Contexte: Les espéses du groupe Anopheles hyrcanus sont largement réandues dans les régions
paléarctiques et orientales et certaines d'entre elles sont d’importants vecteurs du paludisme. 1l était
presque impossible d’identifier les espéces cryptiques du groupe An. hyrcanus & partir de leur
morphologie seulement. La relation phylogééique du groupe An. hyrcanus &ait difficile &caractéiser.
Méhodes: Cing membres du groupe An. hyrcanus ont été identifiés par le séquencage de ’ADNr ITS2 :
An. yatsushiroensis, An. belenrae, An. kleini, An. lesteri et An. sineroides. Les fragments du génome
mitochondrial ont &éséjuencés et annotés en utilisant le géome mitochondrial de An. sinensis comme
référence. En se basant sur les quatre segments obtenus et I’assemblage des données de séquengage (Joint
Data) de ces espéees, et de quatre autres espéees anophédes té@éhargées de GenBank, les distances
généiques intraspeifiques et intersp&ifiques ont &écalculé&s et des arbres phylogénéiques ont &é
reconstruits apartir des mé&hodes de neighbor joining, de maximum parcimonie, de I’évolution minimum
et du maximum de vraisemblance.

Dé&ouvertes: Quatre parties du géome mitochondrial, qui éaient des fragments partiels de
COI+tRNA+CO // (F5), ATP6+CO/IIF7+F8), ND1(F19) et IrRNA (F21), ont &&obtenues. Tous les

fragments étaient assemblés en une séquence (que ’on désigne comme Joint Data), qui avait une



longueur totale de 3393 pb. Toutes les s&juences de fragments éaient grandement conservess entre les
espezes, avec une distance p maximale (0.026) calculé par le F19 de An. Belenrae. La distance p du
pairage interspeeifique calculé pour chaque fragment montrait une difféence mineure ou inexistante
parmi An. sinensis, An. kleini et An. belenrae. Cependant, les distances p interspeeifiques calculés par
la séguence Joint Data se situent entre 0.004 (An. belenrae vs An. kleini) et 0.089 (An. sineroides vs An.
minimus), et les distances p des six membres du groupe An. hyrcanus éaient toutes de moins de 0.029.
L’arbre phylogénétique a montré deux clades majeurs: toutes les espeees du sous-genre Anopheles (y
compris six membres du groupe An. hyrcanus, An. atroparvus et An. quadrimaculatus A) et du sous-
genre Cellia (y compris An. dirus et An. minimus). Le groupe An. hyrcanus éait divis€en deux
groupes : ((An. lesteri, An. sineroides) An. yatsushiroensis) et ((An. belenrae, An. sinensis) An. kleini)).
Conclusion: Le groupe An. Hyrcanus, dans cette étude, pourrait étre divisé en deux groupes, dans I’un
desquels An. belenrae, An. sinensis et An. kleini &aient plus éroitement lié. Plus de marqueurs

moléeulaires pourraient apporter une plus grande contribution a 1’analyse phylogénétique.
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®duiaoreHusi HekoTopbix npeacrasureneid rpynnbl Hyrcanus (Diptera: Culicidae) B Kurae Ha

ocHOBe (parMeHTOB MUTOXOHAPHATHHOIO FeHOMA
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II51 u A-113t08 Ma

Pe3rome

CnpaBounass undopmanmsi: Buaer rpymoer Anopheles hyrcanus mupoko pacnpocTpaHeHbl B
ManeapKTUIECKUX U BOCTOYHBIX PETHOHAX, 1 HEKOTOPHIE U3 HUX SIBIISIOTCS KPYITHBIMH NTEPEHOCUYHUKAMHU
MaJsIpyi. 3araJodHbIe BUABI rpymmsl AN, hyrcanus GbLT1o pakTHIECKH HEBO3MOYKHO HICHTH(GHITNPOBATE,
OCHOBBIBASICH TOJIBKO Ha MX MOpGormorun. OuUIoreHeTHIECKHe OTHOIIEH s Tpymsl An. hyrcanus taxsxke
OBLITN HESICHBI.

Meroaspl: maTh wWieHOB rpymmsl An. hyrcanus 6sumM WaeHTH(OUIIUPOBAHBI METOIOM CEKBEHHPOBAHMS
pAHK ITS2 kak An. yatsushiroensis, An. belenrae, An. kleini, An. lesteri u An. sineroides. ®parmeHTsI
MHUTOXOHAPHAIEHOTO TeHOMAa CEKBEHUPOBAIHM M aHHOTHPOBAJIH C HCIOIb30BAHNEM MHTOXOHIPHATIHHOTO
renoma An. sinensis B kauecTBe 3TajoHa. Ha OCHOBE YeTHIpEX CErMEHTOB U IMOCJENOBATELHOCTEN
COBMECTHBIX JJAHHBIX 3THUX BUJIOB W JPYTUX YETHIPEX BHUIOB aHO(EIHHOB, 3arpyxeHHbsXx 3 GenBank,
ObuUIM paccuWTaHBl KaK BHYTPHUBUIOBBIE, TaK W MEXBHIOBBIE TE€HETHYECKHE pACCTOSHHA, U
(mITOreHeTHYEeCKHEe epeBbs ObUTH PEKOHCTPYHMPOBAHBI METOJAMH COSIWHEHMS cOcCenei, IMpUHIMIA
HanOOoJIbIIeH YKOHOMUH, MUHUMAJILHOU SBOJIIOIIMHA U MAKCUMAIBHON BEPOSITHOCTH.

Pesyabrarhl: OB TONYyYSHBI YETHIPE YacTH MHUTOXOHAPHAIBHBIX TEHOMOB, KOTOpPBIC OBLIH
yactuyHbiMU Gparmentamu COI + mPHK + CO Il (F5), ATP6 + CO/I[F7 + F8), ND1(F19) u IrPHK

(F21). Bce ¢parmeHTsI OBIITH COSTUHEHBI B OJIHY MOCIIEIOBATEILHOCTD (Ha3biBaeMyt0 «O0beTUHEHHbBIE
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JMaHHBIe») o0meit mmuHod 3393 mH. Bcee mocnenoBaTenbHOCTH (PPAarMEHTOB OBUIM  BBICOKO
KOHCEPBaTUBHBIMHU B IIpefiesiaX BUAA, C MAaKCUMaJIbHBIM paccTostHueM P (0,026), paccuntanusv o F19
An. belenrae. TlomapHOe MEXBHIOBOE PACCTOSHUE [), PACCUYUTAHHOE KAKABIM (ParMeHTOM, MOKA3aIo0
HE3HAYHUTEIBHOE UITH IaKe OTCYTCTBUE pa3nuduii Mexay An. sinensis, An. kleini u An. belenrae. Tem e
MEHee, MEXBHUJIOBBIE PACCTOSHHS P, PACCUMUTAHHbBIE MOCIEA0BATEIBHOCTBIO OOBEIUHEHHBIX JaHHbBIX,
Bapsupoanuck ot 0,004 (An. belenrae mpotus An. kleini) 1o 0,089 (An. sineroides mpotus An. minimus),
a ece paccmosiHus p AL WEeCTH wieHoB rpymmbl An. hyrcanus 6eutu menee 0,029. OunoreHeTnueckoe
JIEPEBO MOKAa3all0 [BE OCHOBHBIX KIaIbl ((HIOTCHETHYECKHX BETBH): BCe BHIbI mozapoxa Anopheles
(BKJIROUAs IIECTh MpencraBuTeneil rpymmbl An. hyrcanus, An. atroparvus u An. quadrimaculatus A) u
noxpoa Cellia (Bkirouast An. dirus u An. minimus). I'pynma An. hyrcanus Gbuta pa3mencHa Ha JaBa
kiacrepa: ((An. lesteri, An. sineroides) An. yatsushiroensis) u ((An. belenrae, An. sinensis) An. kleini)).
BeiBoabl: rpymmy An. hyrcanus B 3ToM HCCIeI0BAHHU MOXKHO Pa3/IeiUTh Ha Ba KJIacTepa, B OJJHOM H3
kotopbix An. belenrae, An. sinensis u An. kleini 6suti HanGoee TecHO cBsi3anbl. Bomblee KOMHYECTBO

MOJIEKYJISIPHBIX MapKepOB MO3BOJIHIIO OBl IPOBECTH D0JIee THIATEIbHBIA (QUIOTeHETHUSCKUH aHaIN3.
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Filogenia de ciertos miembros del grupo Hyrcanus (Diptera: Culicidae), en China, basada en
fragmentos del genoma mitocondrial

Hui-Min Zhu, Shu-Han Luo, Man Gao, Feng Tao, Jing-Peng Gao, Han-Ming Chen, Xiang-Yu Li, Heng
Peng y Ya-Jun Ma

Resumen

Antecedentes: Las especies del grupo Anopheles hyrcanus se distribuyen, ampliamente, en las regiones
Pale&tica y Oriental y algunas de ellas son los principales vectores de la malaria. Las especies cr pticas
del grupo An. hyrcanus fueron casi imposibles de identificar basédose solo en su morfolog &. La relacicn
filogenéica del grupo An. hyrcanus tampoco estaba clara.

Méodos: Cinco miembros del grupo An. hyrcanus se identificaron por secuenciacién de rDNA ITS2,
como An. yatsushiroensis, An. belenrae, An. kleini, An. lesteriand An. sineroides. Los fragmentos del
genoma mitocondrial se secuenciaron y anotaron, utilizando el genoma de referencia mitocondrial de An.
sinensisas. Sobre la base de los cuatro segmentos y en las secuencias Joint Data de estas especies y otras
cuatro especies de anofelina, que se descargaron del GenBank, se calcularon distancias genéicas
intraespec Ficas, as icomo también interespec ficas y se reconstruyeron los &boles filogenéicos, usando
los mé&odos de unién de adyacentes, m&ima parsimonia, evolucicn m fiima y m&ima verosimilitud.
Resultados: Se obtuvieron cuatro partes del genoma mitocondrial, los cuales fueron fragmentos
parciales COI+ARNt+CO // (F5), ATP6+CO /I/(F7+F8), ND1 (F19) yARNIr (F21). Todos los
fragmentos se conectaron, como una sola secuencia (a la que se hace referencia como Joint Data), que
tuvo una longitud total de 3393 ph. Todas las secuencias de fragmentos fueron, marcadamente,
conservativas, dentro de la misma especie, con una distancia (0,026) p m&ima calculada por F19 de An.
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belenrae. La distancia p calculada del par inter-espec fico, por cada fragmento, mostr&una diferencia
mmima o inexistente entre An. sinensis, An. kleini y An. belenrae. Sin embargo, las distancias p
interespec Ficas calculadas por la secuencia Joint Data oscilaron entre 0,004 (An. belenraevs.An. Kleini)
y 0,089 (An. sineroidesvs, .An. minimus), y las distancias p de los seis miembros del grupo An. hyrcanus
fueron todas menores a 0,029. El abol filogenéico mostrd dos claros principios: todos subgéneros
Anopheles especies (incluyendo seis miembros del grupo An. hyrcanus, An. atroparvus y An.
quadrimaculatus A) y subgénero Cellia (incluyendo An. dirus y An. minimus). El grupo An. hyrcanus se
divididen dos conjuntos como (An. lesteri, An. sineroides) (An. yatsushiroensis) y ((An. belenrae, An.
sinensis) An. kleini)).

Conclusiones: El grupo An. hyrcanus, en este estudio, se puede dividir en dos conjuntos, en uno de los
que An. belenrae, An. sinensis y An. Kleini estaban m& pr&imamente relacionados. Una mayor cantidad
de marcadores moleculares har & una gran contribucién al andisis filogenéico.
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