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基于线粒体犆犗Ⅰ和犆犗Ⅱ基因的５种不同寄主植物
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摘要　西花蓟马犉狉犪狀犽犾犻狀犻犲犾犾犪狅犮犮犻犱犲狀狋犪犾犻狊（Ｐｅｒｇａｎｄｅ）是一种分布广、危害大的世界性检疫害虫。本研究旨在探讨

田间常见５种寄主植物上的西花蓟马种群的寄主专化性和遗传多样性。以采自甘肃、宁夏的辣椒、茄子、蜀葵、月

季、美人蕉等５种寄主植物上的西花蓟马为对象，以线粒体犆犗Ⅰ和犆犗Ⅱ基因为靶标，应用Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．５软件进行

种群遗传多样性、遗传分化、基因流水平及分子变异分析，以ＭＥＧＡ７．０和Ｎｅｔｗｏｒｋ５．０软件分别构建单倍型系统

发育树和中接网状树。结果显示，当以ｍｔＤＮＡ犆犗Ⅰ和犆犗Ⅱ基因为靶标时，分别检测到１３种和１２种单倍型，其

中单倍型Ｈ＿１和Ｈ＿２为优势单倍型；辣椒和茄子上的单倍型数量只有３种（犆犗Ⅰ基因）或２种（犆犗Ⅱ基因），而蜀

葵、月季和美人蕉上的单倍型数量比较多，为７～９种（犆犗Ⅰ基因）或８～９种（犆犗Ⅱ基因）；辣椒和茄子上的种群单

倍型种类、单倍型多样性、核苷酸多样性和核苷酸平均差异数等均较蜀葵、月季和美人蕉上的种群低。犆犗 Ⅰ和

犆犗Ⅱ基因总寄主种群Ｆｕ’ｓ犉狊检验结果分别为２．３６和４．０６，种群大小整体保持稳定；总寄主种群固定指数犉ＳＴ和

基因流犖ｍ 分析表明，西花蓟马各寄主植物种群之间基因交流充分，尚未发生明显的遗传分化；ＡＭＯＶＡ分析显示

遗传变异主要来自种群内部；基于犆犗Ⅰ和犆犗Ⅱ基因序列的单倍型聚类和网状树都明显分为两支，分别对应西花

蓟马的温室品系Ｇｌａｓｓｈｏｕｓｅｓｔｒａｉｎ和羽扇豆品系Ｌｕｐｉｎｓｔｒａｉｎ；其中温室品系在所有寄主植物种群中均有发生，而羽

扇豆品系的单倍型主要来自多年生的蜀葵、月季和美人蕉等植物，在辣椒和茄子上并无羽扇豆品系发生。研究结果

对西花蓟马种群扩张机制探讨、遗传动态分析以及有效防控措施的制定具有一定指导意义。
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　　西花蓟马犉狉犪狀犽犾犻狀犻犲犾犾犪狅犮犮犻犱犲狀狋犪犾犻狊（Ｐｅｒｇａｎ

ｄｅ）又称苜蓿蓟马，属缨翅目Ｔｈｙｓａｎｏｐｔｅｒａ蓟马科

Ｔｈｒｉｐｉｄａｅ，是一种世界性检疫害虫
［１２］，原产于美国

和加拿大的西部山区，２０世纪８０年代遍及北美洲，

之后随国际贸易的快速发展迅速在世界范围内传播

扩散［３］。我国于２００３年在北京郊区温室大棚的辣

椒上首次发现其为害［４］，随后迅速扩张到云南、浙江

（鲜切花店）、山东、贵州、湖南、新疆等地区［５９］，目前

已成为我国蔬菜花卉生产中的主要害虫［１０］。近年

来，我国学者已对西花蓟马的入侵来源、传播扩散途

径以及局部暴发成灾机制等开展了大量研究［１１１４］，

为其综合防控措施的制定提供了理论支撑。然而，

随着全球气候变化的逐年加剧、果蔬贸易的快速发

展以及设施农业的普遍兴起，西花蓟马的发生为害

呈逐年加重的趋势［１０］。

西花蓟马为杂食性害虫，且植食时寄主植物范

围十分广泛，目前已知的寄主植物种类多达６２科，

５００余种
［１５１６］。以往的研究指出西花蓟马存在两个

品系，即，温室品系（ｇｌａｓｓｈｏｕｓｅｓｔｒａｉｎ）和羽扇豆品

系（ｌｕｐｉｎｓｔｒａｉｎ）
［３］。其中，温室品系主要为害温室

作物，寄主植物范围广泛，并且对常用的杀虫剂已产

生了较强的抗性［１７］；羽扇豆品系主要为害豆科植物

羽扇豆；但两个品系在形态上无法准确区分［３，１８］。

近年来的研究显示，两个品系的西花蓟马已同时入

侵我国，并发现羽扇豆品系的寄主植物虽并非只有

羽扇豆，但其寄主植物种类相对较少，初步统计约有

１０种
［１１１４］。通常，植食性昆虫与寄主植物之间存在

明显的协同进化关系［１９２０］，并进而可能导致寄主专

化型／宗的出现［２１２２］。此外，地理分布，寄主植物的

种类、次生代谢物以及气候条件等［２３２５］也会影响昆

虫的种群遗传多样性和遗传结构。然而，不同寄主

植物上西花蓟马种群的遗传多样性及其与温室品系

和羽扇豆品系的关系尚不得而知。

本研究围绕西花蓟马品系的寄主偏好性及其遗

传特性，以线粒体细胞色素Ｃ氧化酶亚基Ⅰ（ｍｉｔｏ

ｃｈｏｎｄｒｉａｌｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｃｏｘｉｄａｓｅｓｕｂｕｎｉｔⅠ，ｍｔＤＮＡ

犆犗Ⅰ）和亚基Ⅱ （ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｃｏｘｉ

ｄａｓｅｓｕｂｕｎｉｔⅡ，ｍｔＤＮＡ犆犗Ⅱ）基因为分子标记，

以采自我国宁夏和甘肃５种常见寄主植物上的西花

蓟马为材料，通过比较不同寄主植物上西花蓟马种

群的分子遗传学参数，分析种群间遗传分化和基因

交流特点，构建系统发育树等，明确各寄主植物上的

西花蓟马种群的遗传结构和遗传多样性，研究结果

对西花蓟马种群扩张机制探讨、遗传动态分析以及

有效防控措施制定具有一定指导意义。

１　材料和方法

１．１　样本采集

于田间蓟马高发期，在西北地区的内蒙古（包

头）、新疆（乌鲁木齐、吐鲁番）、甘肃（兰州、张掖、嘉

峪关）、宁夏（银川、吴忠、青铜峡）、青海（西宁、海东）

等５省份１１个区域，选择田间常见的植物（包括茄

子、辣椒等蔬菜植物，蜀葵、美人蕉等花卉植物，以及

国槐、小叶黄杨等园林植物和棉花等共计１２种），分
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别以盘拍法随机５点进行样本采集。采集的所有蓟

马保存于含有９９．７％乙醇的离心管中；之后，于显

微镜下确定蓟马的种类（主要依据成虫的形态特

征）［２６］，并统计西花蓟马的发生区域、寄主植物种类以

及种群数量。然后以西花蓟马数量超过１０头的寄主

植物种群为材料，包括蜀葵犃犾狋犺犪犲犪狉狅狊犲犪（Ｌｉｎｎ．）Ｃａ

ｖａｎ．、月季犚狅狊犪犮犺犻狀犲狀狊犻狊Ｊａｃｑ．、美人蕉犆犪狀狀犪犻狀

犱犻犮犪Ｌｉｎｎ．、辣椒犆犪狆狊犻犮狌犿犪狀狀狌狌犿 Ｌｉｎｎ．、茄子

犛狅犾犪狀狌犿犿犲犾狅狀犵犲狀犪Ｌｉｎｎ．等，进行种群遗传多样性

分析。检测对象为雌性个体，具体的地域范围为东

经９８°１８′４２．２５″～１０６°１６′０７．２９″，北纬３７°５６′２５．５５″

～３９°４３′２３．２１″，相关信息详见表１。

表１　田间常见５种寄主植物上西花蓟马种群的采样信息

犜犪犫犾犲１　犆狅犾犾犲犮狋犻狅狀犻狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀狅犳犉狉犪狀犽犾犻狀犻犲犾犾犪狅犮犮犻犱犲狀狋犪犾犻狊狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊狅狀犳犻狏犲犮狅犿犿狅狀犺狅狊狋狆犾犪狀狋狊狆犲犮犻犲狊犻狀狋犺犲犳犻犲犾犱

寄主植物

Ｈｏｓｔｐｌａｎｔ

种群代码

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｃｏｄｅ

采样点

Ｌｏｃａｔｉｏｎ

经纬度

Ｌａｔｉｔｕｄｅ＆ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

测序个体数量

Ｎｕｍｂｅｒｏｆｓｅｑｕｅｎｃｅｄ

辣椒犆犪狆狊犻犮狌犿犪狀狀狌狌犿 ＺＹＬＪ 张掖Ｚｈａｎｇｙｅ ３８°５４′４６．０８″Ｎ，１００°２３′２７．９５″Ｅ １４

ＪＹＧＬＪ 嘉峪关Ｊｉａｙｕｇｕａｎ ３９°４３′２１．６７″Ｎ，９８°１８′４４．３９″Ｅ １９

茄子犛狅犾犪狀狌犿犿犲犾狅狀犵犲狀犪 ＺＹＱＺ 张掖Ｚｈａｎｇｙｅ ３８°５４′３７．６２″Ｎ，１００°２３′４６．３３″Ｅ １５

蜀葵犃犾狋犺犪犲犪狉狅狊犲犪 ＷＺＳＫ 吴忠 Ｗｕｚｈｏｎｇ ３７°５６′２５．５５″Ｎ，１０６°０８′１８．６１″Ｅ ２２

ＪＹＧＳＫ 嘉峪关Ｊｉａｙｕｇｕａｎ ３９°４３′２３．２１″Ｎ，９８°１８′４２．２５″Ｅ ２１

ＺＹＳＫ 张掖Ｚｈａｎｇｙｅ ３８°５４′５１．１９″Ｎ，１００°２２′４２．２７″Ｅ ２０

月季犚狅狊犪犮犺犻狀犲狀狊犻狊 ＹＣＹＪ 银川Ｙｉｎｃｈｕａｎ ３８°２８′３３．０１″Ｎ，１０６°１６′０７．２９″Ｅ ２２

ＷＺＹＪ 吴忠 Ｗｕｚｈｏｎｇ ３８°００′３５．２７″Ｎ，１０６°１１′１５．７２″Ｅ ２１

美人蕉犆犪狀狀犪犻狀犱犻犮犪 ＹＣＭＲＪ 银川Ｙｉｎｃｈｕａｎ ３８°２９′０８．１５″Ｎ，１０６°１５′１６．９１″Ｅ ２３

总计Ｔｏｔａｌ １７７

１．２　西花蓟马种群基因组犇犖犃提取

以５种寄主植物上的西花蓟马种群为材料，参照

乔玮娜等的方法［２７］，提取单头蓟马的ＤＮＡ。提取的

ＤＮＡ以２０μＬ超纯水复溶，浓度为１００～２５０ｎｇ／μＬ

（超微量分光光度计，ＮａｎｏＰｈｏｔｏｍｅｔｅｒＴＭＰ３３０，Ｉｍｐｌｅｎ，

Ｍｕｎｉｃｈ，Ｇｅｒｍａｎｙ），－２０℃保存备用。

１．３　引物设计与犘犆犚扩增及序列测定

参照ＮＣＢＩ数据库中西花蓟马线粒体基因组

ＤＮＡ的全长序列（ＧｅｎＢａｎｋ登录号：ＪＮ８３５４５６．１），

以犆犗Ⅱ区域为靶标，利用Ｏｌｉｇｏ７软件自行设计引

物ＦＯＣＯＩＩＺＴＦ１（５′ＴＴＴＴＧＴＡＣＧＡＡＴＣＴＣ

ＡＡＣＡ３′）和ＦＯＣＯＩＩＺＴＲ１（５′ＣＴＡＧＧＴＣＧＡ

ＡＡＣＴＡＡＡＴＧＣ３′）。引物由生工生物工程（上

海）股份有限公司合成；扩增片段大小约为６５０ｂｐ。

犆犗Ⅰ基因序列的扩增使用标准的ＤＮＡ条形码引

物ＬｅｐＦ１（５′ＡＴＴＣＡＡＣＣＡ ＡＴＣＡＴＡ ＡＡＧ

ＡＴＡＴＴＧＧ３′）和 ＬｅｐＲ１ （５′ＴＡＡ ＡＣＴＴＣＴ

ＧＧＡＴＧＴＣＣＡＡＡＡＡＡＴＣＡ３′），扩增片段大小

约为７００ｂｐ
［２８］。ＰＣＲ反应体系为２５μＬ，其中，模

板ＤＮＡ２μＬ，１０× Ｂｕｆｆｅｒ２．５μＬ （含 Ｍｇ
２＋），

ｄＮＴＰｓ０．５μＬ（０．２ｍｍｏｌ／Ｌ），上游引物和下游引物各

０．５μＬ（５ｐｍｏｌ／Ｌ），犜犪狇ＤＮＡ聚合酶（５Ｕ／μＬ）０．２５μＬ，

超纯水１８．７５μＬ。扩增程序：９４℃预变性５ｍｉｎ；３５

个循环：９４℃３０ｓ，５１℃ （犆犗Ⅰ）／５５℃ （犆犗Ⅱ）３０ｓ，

７２℃６０ｓ；最后７２℃延伸５ｍｉｎ。

取３μＬＰＣＲ扩增产物，加１μＬ上样缓冲液

（０．２５％溴酚蓝，４０％蔗糖水溶液），在１％ （犠∶犞）琼

脂糖凝胶（含０．５μｇ／ｍＬ的ＧｏｌｄｖｉｅｗⅡ）上以１００Ｖ

电泳（电泳缓冲液为０．５×ＴＡＥ）分离５０ｍｉｎ后，以

ＧｅｌＤｏｃＵｎｉｖｅｒｓａｌＨｏｏｄⅡ型凝胶成像系统分析电

泳结果，将含有目的片段的ＰＣＲ产物送生工生物工

程（上海）股份有限公司进行双向测序。每一寄主种

群检测的数量，依据寄主植物的田间种植情况、西花

蓟马的发生和采集情况以及测序质量而定，各种群的

检测数量为１４～６３头；５种寄主种群共计检测获得

犆犗Ⅰ基因序列１７４条，犆犗Ⅱ基因序列１７７条（表１）。

１．４　序列比对分析

１．４．１　序列检验与分析

以ＭＥＧＡ７．０软件中的ＴｒａｃｅＥｄｉｔｏｒ程序检验

序列的峰图质量，并进行序列阅读和人工校阅，对峰

图质量较差或出现套峰的序列直接弃用，并重新扩

增、测序和检验。然后，以ＣｌｕｓｔａｌＷ软件进行多重

序列比对分析，并利用ＮＣＢＩ数据库进行ＢＬＡＳＴ比

对，以确保所得序列来自靶标基因。序列特征分析，

包括多态位点分析、转换／颠换偏倚率、碱基组成等

也在ＭＥＧＡ７．０软件环境下完成。

１．４．２　遗传学参数计算与分析

以ＤｎａＳＰ５．１０软件计算核苷酸多样性（π）、单倍

·９２·
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型多样性（ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，犎ｄ），以及种群间遗传

分化程度评价参数犉ＳＴ（固定指数）、基因流及核苷酸

平均差异数（犓）等分子遗传学参数
［２９］，并分别对

ｍｔＤＮＡ犆犗Ⅰ和犆犗Ⅱ基因片段进行Ｔａｊｉｍａ’ｓ犇和

Ｆｕ’ｓ犉狊中性检验
［３０３１］。同时，利用Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．５．２．２

软件进行分子变异分析（ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉ

ａｎｃｅ，ＡＭＯＶＡ）
［３２］。

１．４．３　网状树和系统发育树构建

以不同寄主植物上的西花蓟马种群单倍型为靶

标，应用Ｎｅｔｗｏｒｋ５．０程序中的中接网络（ｍｅｄｉａｎ

ｊｏｉｎｉｎｇｎｅｔｗｏｒｋｓ，ＭＪ）法构建单倍型网状树
［３３］。同

时，以花蓟马 犉狉犪狀犽犾犻狀犻犲犾犾犪犻狀狋狅狀狊犪 （ＧｅｎＢａｎｋ：

ＪＱ９１７４０３）为外群，采用 ＭＥＧＡ７．０中的邻接法

（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）和最大似然法（ｍａｘｉｍｕｍ

ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，ＭＬ）分别构建系统发育树，估算西花蓟

马各单倍型之间的系统发育关系。其中，ＮＪ树主要

通过ＭＥＧＡ７．０中的Ｋｉｍｕｒａ双参数模型（Ｋｉｍｕｒａ

２Ｐａｒａｍｅｔｅｒ）进行构建
［３４］，并对进化树的各分支进

行Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ检测，重复１０００次；而ＭＬ树的构建，

首先由ＭＥＧＡ７．０计算获得最优核苷酸替代模型

（Ｔａｍｕｒａ３ｐａｒａｍｅｔｅｒｍｏｄｅｌ），然后再在此基础上

建树，各分支同样进行Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ检测，重复１０００

次。此外，以犆犗Ⅰ基因为靶标构建进化树时，分别

以数据库中已公开的西花蓟马温室品系（ＧｅｎＢａｎｋ：

ＪＮ７９０６９６）和羽扇豆品系（ＧｅｎＢａｎｋ：ＪＮ７９０６９９）的

相应碱基序列作为阳性参照［１１］。

２　结果与分析

２．１　西花蓟马种群犿狋犇犖犃犆犗Ⅰ和犆犗Ⅱ基因片

段的序列特征

　　犆犗Ⅰ基因经双向拼接和ＣｌｕｓｔａｌＷ序列比对

分析后，得到的片段长度为６５６ｂｐ，共检测到３０个

多态位点，包括６个自裔位点和２４个简约信息位

点；其中，发生转换的位点数为７个，发生颠换的位

点数为１个，转换／颠换偏倚率犚为５．３；核苷酸Ａ、

Ｔ、Ｃ和Ｇ的平均含量分别为３１．１％、３９．０％、１５．５％

和１４．５％，碱基组成具有明显的ＡＴ偏好性，（Ａ＋

Ｔ）含量为７０．１％。犆犗Ⅱ基因经双向拼接和Ｃｌｕｓｔ

ａｌＷ序列比对后，得到的片段长度为６０８ｂｐ，共检

测到２６个多态位点，均为简约信息位点；其中，发生

转换的位点数为８个，发生颠换的位点数为０，转换／

颠换偏倚率犚为２７．３；核苷酸Ａ、Ｔ、Ｃ、Ｇ的平均含量

依次为３４．８％、３８．７％、１２．９％和１３．６％，碱基组成具

有明显的ＡＴ偏好性，（Ａ＋Ｔ）含量为７３．５％。

２．２　不同寄主植物上的西花蓟马种群犿狋犇犖犃单倍

型分布

　　当以犆犗 Ⅰ基因为靶标时，在测序成功的１７４

条序列中共检测到１３种单倍型（ｈａｐｌｏｔｙｐｅ，Ｈ）（Ｈ＿

１～Ｈ＿１３）。其中，Ｈ＿１和Ｈ＿２为优势单倍型，占单

倍型的７１．２６％ （表２）。此外，辣椒和茄子上的西

花蓟马种群只有３种单倍型，且都为温室品系单倍

型，其中嘉峪关辣椒（ＪＹＧＬＪ）上的种群单倍型最少，

只有２种；而蜀葵、月季和美人蕉上西花蓟马种群的

单倍型多达７～９种，涉及温室品系和羽扇豆品系的

所有单倍型，其中张掖蜀葵（ＺＹＳＫ）上的种群单倍

型最少，仅有３种（表２）。当以犆犗 Ⅱ基因为靶标

时，在测序成功的１７７条序列中，共检测到１２种单

倍型（Ｈ＿１～Ｈ＿１２）；其中，Ｈ＿１和Ｈ＿２为优势单倍

型，占所有单倍型的７０．６２％ （表３）。此外，辣椒和

茄子上的种群均只有２种单倍型，都为西花蓟马温

室品系；而蜀葵、月季和美人蕉上西花蓟马种群的单

倍型数量为８～９种，同样包括了温室品系和羽扇豆

品系的所有单倍型，其中嘉峪关蜀葵（ＪＹＧＳＫ）上的

种群单倍型最少，只有２种（表３）。

综合分析，辣椒和茄子上的种群单倍型种类相

对较少，主要以两种最常见的单倍型Ｈ＿１和Ｈ＿２为

优势单倍型，分别占９６．９６％和８６．６７％ （犆犗 Ⅰ基

因）以及１００％和１００％ （犆犗Ⅱ基因）；而蜀葵、月季

和美人蕉上的种群单倍型种类相对较多，几乎所有

的单倍型都有发现，其中以代表温室品系的单倍型

Ｈ＿１和 Ｈ＿２以及代表羽扇豆品系的单倍型 Ｈ＿６

（犆犗Ⅰ基因）或Ｈ＿５（犆犗Ⅱ基因）为优势单倍型（表

２～３）。

２．３　不同寄主植物上的西花蓟马种群犿狋犇犖犃犆犗

Ⅰ和犆犗Ⅱ基因遗传多样性分析

　　遗传多样性分析结果显示，总体上，无论以

ｍｔＤＮＡ犆犗Ⅰ基因还是犆犗Ⅱ基因为靶标，辣椒和

茄子上的西花蓟马种群的单倍型多样性、核苷酸多

样性以及核苷酸平均差异数等遗传多样性指数相对

较低；而蜀葵、月季及美人蕉上的种群单倍型多样

性、核苷酸多样性以及核苷酸平均差异数等遗传多

样性指数则相对较高，但以犆犗Ⅰ基因为靶标时的

张掖蜀葵（ＺＹＳＫ）上的种群和以犆犗Ⅱ基因为靶标

时的嘉峪关蜀葵（ＪＹＧＳＫ）上的种群的遗传多样性
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指数偏低（表４）。犆犗Ⅰ和犆犗Ⅱ基因的总体寄主植物

种群的Ｆｕ’ｓ犉狊中性检验结果分别为２．３６和４．０６，

且无显著性，表明西花蓟马５种寄主植物上的种群

历史上未经历明显的扩张，其种群大小整体保持稳

定。此外，所有寄主植物上的种群的Ｔａｊｉｍａ’ｓ犇和

Ｆｕ’ｓ犉狊中性检验结果均未达到显著水平（表４）。

表２　基于犆犗Ⅰ基因的不同单倍型在５种寄主植物上西花蓟马种群中的分布

犜犪犫犾犲２　犎犪狆犾狅狋狔狆犲犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犆犗Ⅰ犵犲狀犲犻狀犳犻狏犲犺狅狊狋狆犾犪狀狋狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊狅犳犉狉犪狀犽犾犻狀犻犲犾犾犪狅犮犮犻犱犲狀狋犪犾犻狊

种群代码

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｃｏｄｅ

单倍型数量　Ｎｕｍｂｅｒｏｆｈａｐｌｏｔｙｐｅ

Ｈ＿１ Ｈ＿２ Ｈ＿３ Ｈ＿４ Ｈ＿５ Ｈ＿６ Ｈ＿７ Ｈ＿８ Ｈ＿９ Ｈ＿１０ Ｈ＿１１ Ｈ＿１２ Ｈ＿１３

ＺＹＬＪ ４ ９ － － － － １ － － － － － －

ＪＹＧＬＪ ９ １０ － － － － － － － － － － －

ＺＹＱＺ ２ １１ － － － － － － － － － － ２

ＷＺＳＫ ７ ４ － １ － ４ ２ ２ ２ － － － －

ＪＹＧＳＫ １１ ４ ２ １ ３ － － － － － － － －

ＺＹＳＫ ３ １４ － － － ３ － － － － － － －

ＹＣＹＪ ９ ３ １ １ － ２ ２ － － － ２ － －

ＷＺＹＪ ６ ７ １ － － ３ １ － １ １ － － －

ＹＣＭＲＪ ５ ６ － ２ ３ ２ － － － － ４ １ －

总计Ｔｏｔａｌ ５６ ６８ ４ ５ ６ １４　 ６ ２ ３ １ ６ １ ２

表３　基于犆犗Ⅱ基因的不同单倍型在５种寄主植物上西花蓟马种群中的分布

犜犪犫犾犲３　犎犪狆犾狅狋狔狆犲犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犆犗Ⅱ犵犲狀犲犻狀犳犻狏犲犺狅狊狋狆犾犪狀狋狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊狅犳犉狉犪狀犽犾犻狀犻犲犾犾犪狅犮犮犻犱犲狀狋犪犾犻狊

种群代码

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｃｏｄｅ

单倍型数量Ｎｕｍｂｅｒｏｆｈａｐｌｏｔｙｐｅ

Ｈ＿１ Ｈ＿２ Ｈ＿３ Ｈ＿４ Ｈ＿５ Ｈ＿６ Ｈ＿７ Ｈ＿８ Ｈ＿９ Ｈ＿１０ Ｈ＿１１ Ｈ＿１２

ＺＹＬＪ １ １３ － － － － － － － － － －

ＪＹＧＬＪ １２ ７ － － － － － － － － － －

ＺＹＱＺ ８ ７ － － － － － － － － － －

ＷＺＳＫ ６ ４ ２ － ４ ４ ２ － － － － －

ＪＹＧＳＫ １５ ６ － － － － － － － － － －

ＺＹＳＫ ７ ３ － ２ ３ － － － － ４ － １

ＹＣＹＪ ５ ９ ２ １ ２ － － － ２ － － １

ＷＺＹＪ ８ ４ － － ２ ３ ３ １ － － － －

ＹＣＭＲＪ ３ ７ － ２ ４ ２ － － ２ ２ １ －

总计Ｔｏｔａｌ ６５ ６０ ４ ５ １５　 ９ ５ １ ４ ６ １ ２

表４　西花蓟马不同寄主植物种群犿狋犇犖犃基因遗传多样性分析及中性检验

犜犪犫犾犲４　犌犲狀犲狋犻犮犱犻狏犲狉狊犻狋狔犪狀犱狀犲狌狋狉犪犾犻狋狔狋犲狊狋狅犳犿狋犇犖犃犵犲狀犲犪犿狅狀犵犉狉犪狀犽犾犻狀犻犲犾犾犪狅犮犮犻犱犲狀狋犪犾犻狊犺狅狊狋狆犾犪狀狋狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

基因

Ｇｅｎｅ

种群代码

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ｃｏｄｅ

单倍型多样性

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

核苷酸多样性

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

核苷酸平均差异数（犓）

Ａｖｅｒａｇｅｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

中性检验

Ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙｔｅｓｔａｎｄｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ

Ｔａｊｉｍａ’ｓ犇 犘 Ｆｕ’ｓ犉狊 犘

犆犗Ⅰ ＺＹＬＪ ０．４７３±０．１３６ ０．０００９±０．０００３０ ０．５８２ －０．２０ ０．３９ －０．２１ ０．２９

ＪＹＧＬＪ ０．５２６±０．０４０ ０．０００８±０．００００６ ０．５２６ １．５５ ０．９８ １．４５ ０．７２

ＺＹＱＺ ０．４５７±０．１４１ ０．０００８±０．０００２６ ０．４９５ －０．５１ ０．３６ －０．４５ ０．２４

ＷＺＳＫ ０．８４４±０．０４７ ０．０１２０±０．００３３１ ７．８４０ ０．５４ ０．７８ ３．９７ ０．９５

ＪＹＧＳＫ ０．６９１±０．００８ ０．００１６±０．０００３４ １．０７６ －０．９１ ０．４７ －０．８６ ０．２６

ＺＹＳＫ ０．４８９±０．１１６ ０．００９０±０．００３６０ ５．９０５ －０．１８ ０．４８ ８．８６ ０．９９

ＹＣＹＪ ０．７７９±０．０８２ ０．００７８±０．００３４３ ５．１４７ －１．０４ ０．１５ １．７５ ０．８１

ＷＺＹＪ ０．７９５±０．０６０ ０．０１００±０．００３５４ ６．５６８ －０．４０ ０．３９ ２．７１ ０．８８

ＹＣＭＲＪ ０．８４８±０．０４０ ０．０１１２±０．００３２５ ７．３９９ ０．３３ ０．６６ ４．０７ ０．９４

合计Ｔｏｔａｌ ０．７３６±０．０２２ ０．００６８±０．００１１３ ４．４６４ ０．００ ０．５２ ２．３６ ０．６７

·１３·



２０１８

续表４　犜犪犫犾犲４（犆狅狀狋犻狀狌犲犱）

基因

Ｇｅｎｅ

种群代码

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ｃｏｄｅ

单倍型多样性

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

核苷酸多样性

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

核苷酸平均差异数（犓）

Ａｖｅｒａｇｅｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

中性检验

Ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙｔｅｓｔａｎｄｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ

Ｔａｊｉｍａ’ｓ犇 犘 Ｆｕ’ｓ犉狊 犘

犆犗Ⅱ ＺＹＬＪ ０．５２７±０．０６４ ０．００１７±０．０００２１ １．０５５ １．８３ ０．９８ ２．７０ ０．８９

ＪＹＧＬＪ ０．４９１±０．０６８ ０．００１６±０．０００２２ ０．９８２ １．７１ ０．９６ ２．８４ ０．９１

ＺＹＱＺ ０．５３３±０．０５２ ０．００１８±０．０００１７ １．０６７ －０．９３ ０．９８ －１．８０ ０．８８

ＷＺＳＫ ０．８０１±０．０５０ ０．０１４０±０．００３５５ ８．５２３ ０．７４ ０．５４ ６．４２ ０．９８

ＪＹＧＳＫ ０．４２９±０．０３９ ０．００１４±０．０００３６ ０．６４８ １．２５ ０．８８ ２．５８ ０．８７

ＺＹＳＫ ０．７８９±０．０４９ ０．０１２２±０．００３８６ ７．４３７ ０．２１ ０．６１ ６．１６ ０．９８

ＹＣＹＪ ０．７４９±０．０７４ ０．００９１±０．００３５１ ５．５１１ －０．８６ ０．２２ ３．４５ ０．９３

ＷＺＹＪ ０．７７６±０．０７０ ０．０１１８±０．００３７６ ７．１６２ －０．０４ ０．５２ ４．５９ ０．９６

ＹＣＭＲＪ ０．８２２±０．０４９ ０．０１３９±０．００３４９ ８．４５１ ０．７５ ０．５７ ５．００ ０．９６

合计Ｔｏｔａｌ ０．７１１±０．０２１ ０．００８４±０．００１２３ ５．１１８ ０．６８ ０．７０ ４．０６ ０．９３

２．４　不同寄主植物上的西花蓟马种群遗传分化与

分子变异分析

　　当以犆犗Ⅰ基因为靶标时，西花蓟马总寄主种群固

定指数犉ＳＴ为０．０６８，变异范围为－０．０４６～０．２６２；总

基因流犖ｍ为６．１６，变异范围为１．４１～２６．０３。当

以犆犗Ⅱ基因为靶标时，西花蓟马总寄主种群固定

指数犉ＳＴ为０．０６７，变异范围为－０．０５１～０．１０６；总

基因流犖ｍ 为８．２４，变异范围为４．２１～４０．７４（表

５）。综合分析显示，本研究中５种常见寄主植物上

的西花蓟马种群之间基因交流充分，尚未发生明显

的遗传分化。但两种基因反映的各种群间遗传分化

水平并不完全一致，如基于犆犗Ⅰ基因的分析显示，

张掖茄子上的种群（ＺＹＱＺ）与嘉峪关辣椒上的种群

（ＪＹＧＬＪ）和蜀葵上的种群（ＪＹＧＳＫ）以及银川美人

蕉上的种群（ＹＣＭＲＪ）之间，张掖辣椒上的种群

（ＺＹＬＪ）与张掖蜀葵上的种群（ＺＹＳＫ）、银川美人蕉

上的种群（ＹＣＭＲＪ）之间存在明显的遗传分化；而基

于犆犗Ⅱ基因的分析则显示，它们之间的遗传分化

并不显著（表５）。进一步的ＡＭＯＶＡ分子变异分析

表明，基于犆犗Ⅰ基因的各种群内的遗传变异（犉ＳＴ）

差异性显著（犘＜０．０５），而基于犆犗Ⅱ基因上则无

显著性差异（犘＞０．０５），但两基因的分析均显示种

群遗传变异主要源自种群内部；此外，不同寄主植物

间（犉ＣＴ）以及同一寄主不同地理种群间（犉ＳＣ）均表现

出较低的遗传变异水平（犘＞０．０５），各寄主植物种

群间的遗传变异不明显（表６）。

表５　基于犆犗Ⅰ和犆犗Ⅱ基因的西花蓟马寄主植物种群的遗传分化犉犛犜（下三角）和基因流犖犿（上三角）１
）

犜犪犫犾犲５　犘狅狆狌犾犪狋犻狅狀狆犪犻狉狑犻狊犲犵犲狀犲狋犻犮犳犻狓犪狋犻狅狀犻狀犱犲狓（犉犛犜）（犾狅狑犲狉狋狉犻犪狀犵狌犾犪狉）犪狀犱犵犲狀犲犳犾狅狑（犖犿）（狌狆狆犲狉狋狉犻犪狀犵狌犾犪狉）犫犲狋狑犲犲狀

犱犻犳犳犲狉犲狀狋犉狉犪狀犽犾犻狀犻犲犾犾犪狅犮犮犻犱犲狀狋犪犾犻狊犺狅狊狋狆犾犪狀狋狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊犫犪狊犲犱狅狀犆犗Ⅰ犪狀犱犆犗Ⅱ犵犲狀犲狊

基因

Ｇｅｎｅ

种群代码

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｃｏｄｅ
ＺＹＬＪ ＪＹＧＬＪ ＺＹＱＺ ＷＺＳＫ ＪＹＧＳＫ ＺＹＳＫ ＹＣＹＪ ＷＺＹＪ ＹＣＭＲＪ

犆犗Ⅰ ＺＹＬＪ ９．５２ ６．０７ ４．６７ ｉｎｆ ３．２９ ２６．０３ ５．１５ ５．０２

ＪＹＧＬＪ ０．０４８ ２．４８ ４．００ １０．３４　 ４．０２ １３．２３ ５．４３ ４．４７

ＺＹＱＺ ０．０７６ ０．１６７ ４．１４ １．４１ ６．４４ ６．１３ ６．５９ ４．６８

ＷＺＳＫ ０．０９７ ０．１１１ ０．１０８ ３．７０ ｉｎｆ ｉｎｆ ｉｎｆ ｉｎｆ

ＪＹＧＳＫ －０．０１０ ０．０４６ ０．２６２ ０．１１８ ２．７８ １３．０７ ４．０７ ３．９２

ＺＹＳＫ ０．１３２ ０．１１０ ０．０７２ －０．０２４ ０．１５２ ｉｎｆ　 ｉｎｆ　　 ｉｎｆ　　

ＹＣＹＪ ０．０１９ ０．０３６ ０．０７５ －０．０２０ ０．０３７ －０．００３ ｉｎｆ ｉｎｆ

ＷＺＹＪ ０．０８８ ０．０８４ ０．０７０ －０．０４１ ０．１０９ －０．０４６ －０．０２７ ｉｎｆ　

ＹＣＭＲＪ ０．０９１ ０．１０１ ０．０９７ －０．０３９ ０．１１３ －０．０２７ －０．０２５ －０．０３９

犆犗Ⅱ ＺＹＬＪ ２５．８４０ ｉｎｆ ４．３１ ４．３４ ５．０８ ２３．９１ ６．１３ ６．１８

ＪＹＧＬＪ ０．０１８ ｉｎｆ ４．５７ ｉｎｆ ４．７５ １４．０３ ６．０８ ５．９７

ＺＹＱＺ －０．０５１ －０．０４３ ４．９８ ４０．７４ ５．５９ ２８．３７ ７．１０ ７．０３

ＷＺＳＫ ０．１０４ ０．０９８ ０．０９１ ４．３１ ｉｎｆ ｉｎｆ ｉｎｆ ｉｎｆ

ＪＹＧＳＫ ０．１０３ －０．０３７ ０．０１２ ０．１０４ ４．２１ ８．９５ ５．４０ ５．２７

ＺＹＳＫ ０．０８９ ０．０９５ ０．０８２ －０．０１９ ０．１０６ ｉｎｆ　 ｉｎｆ　 ｉｎｆ　　

ＹＣＹＪ ０．０２０ ０．０３４ ０．０１７ －０．０２１ ０．０５３ －０．０１８ ｉｎｆ ｉｎｆ

ＷＺＹＪ ０．０７５ ０．０７５ ０．０６６ －０．０４３ ０．０８５ －０．０３３ －０．０３４ ｉｎｆ　

ＹＣＭＲＪ ０．０７４ ０．０７７ ０．０６６ －０．０４２ ０．０８７ －０．０３４ －０．０３２ －０．０４４

　１）表示在犘＜０．０５水平差异显著。
ｉｎｄｉｃａｔｅｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔ犘＜０．０５ｌｅｖｅｌ（ＡＭＯＶＡｔｅｓｔ）．
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表６　西花蓟马不同寄主种群犆犗Ⅰ和犆犗Ⅱ基因序列的分子变异分析１
）

犜犪犫犾犲６　犃狀犪犾狔狊犻狊狅犳犿狅犾犲犮狌犾犪狉狏犪狉犻犪狀犮犲狑犻狋犺犻狀犪狀犱犪犿狅狀犵犱犻犳犳犲狉犲狀狋犺狅狊狋狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊狅犳犉狉犪狀犽犾犻狀犻犲犾犾犪狅犮犮犻犱犲狀狋犪犾犻狊

犫犪狊犲犱狅狀犆犗Ⅰ犪狀犱犆犗Ⅱ犵犲狀犲狊

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ

犆犗Ⅰ

自由度

犱犳

平方和

Ｓｕｍｏｆ

ｓｑｕａｒｅ

方差组成

Ｖａｒｉａｎｃｅ

ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

变异率／％

Ｖａｒｉａｎｃｅ

固定系数

Ｆｉｘａｔｉｏｎ

ｉｎｄｅｘ

犆犗Ⅱ

自由度

犱犳

平方和

Ｓｕｍｏｆ

ｓｑｕａｒｅ

方差组成

Ｖａｒｉａｎｃｅ

ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

变异率／％

Ｖａｒｉａｎｃｅ

固定系数

Ｆｉｘａｔｉｏｎ

ｉｎｄｅｘ

寄主植物间

Ａｍｏｎｇｈｏｓｔｐｌａｎｔｓｐｅｃｉｅｓ
４ １６．９７００．０２２（犞ａ） ０．９６

犉ＣＴ＝０．００９６

犘＞０．０５
４ １５．３０３０．０２１（犞ａ） ０．９３

犉ＣＴ＝０．００９２

犘＞０．０５

寄主植物内地理种群间

Ａｍｏｎｇｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

ｗｉｔｈｉｎｈｏｓｔｐｌａｎｔｓｐｅｃｉｅｓ

４ １４．２６５０．０７２（犞ｂ） ３．１９
犉ＳＣ＝０．０３２

犘＞０．０５
４ １２．４８１０．０４２（犞ｂ） １．７６

犉ＳＣ＝０．０１７

犘＞０．０５

种群内

Ｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
１６５ ３５６．７３０２．１６２（犞ｃ） ９５．８５

犉ＳＴ＝０．０４１

犘＜０．０５
１６８ ３８５．２６７２．２９３（犞ｃ） ９７．３１

犉ＳＴ＝０．０２７

犘＞０．０５

　１）犞ａ、犞ｂ、犞ｃ表示方差组分的数量；犉ＣＴ：种群间变异；犉ＳＣ：组内不同种群间变异；犉ＳＴ：种群内变异。

犞ａ，犞ｂ，犞ｃｒｅｐｒｅｓｅｎｔｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ；犉ＣＴ：Ｖａｒｉａｔｉｏｎａｍｏｎｇｈｏｓｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ；犉ＳＣ：Ｖａｒｉａｔｉｏｎｗｉｔｈｉｎｈｏｓｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ；

犉ＳＴ：Ｖａｒｉａｔｉｏｎｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．

２．５　单倍型系统发育及品系分析

以花蓟马犉．犻狀狋狅狀狊犪（ＧｅｎＢａｎｋ：ＪＮ８３５４５６．１）

为外群，采用 ＭＬ法和ＮＪ法分别构建各寄主植物

上西花蓟马种群不同单倍型的系统发育树，并对系

统发育树显示的拓扑关系进行分析。结果显示，当

以犆犗Ⅰ基因为靶标时，两种方法构建的系统进化

树的聚类结果基本一致，且所有的单倍型均与外群

明显区分。整体上，进化树分为明显的２支。其中，

第一支包含Ｈ＿１～Ｈ＿５，Ｈ＿７～Ｈ＿１１以及Ｈ＿１３等

共计１１种单倍型，对应西花蓟马的温室品系；第二

支包含单倍型Ｈ＿６和Ｈ＿１２，对应西花蓟马的羽扇

豆品系（图１ａ，２ａ）。进一步的单倍型 寄主植物对

应关系分析表明，代表羽扇豆品系分支的单倍型Ｈ＿

６和Ｈ＿１２来自寄主植物蜀葵、月季和美人蕉，而代

表温室品系分支的单倍型则在所有的寄主植物上均

有发生（表２；图１ａ，２ａ）。当以犆犗 Ⅱ基因为靶标

时，两种方法构建的系统发育树的聚类结果基本一

致。整体显示，系统发育树同样分为２支，其中，第

一支包含Ｈ＿１～Ｈ＿４，Ｈ＿６～Ｈ＿７和Ｈ＿９～Ｈ＿１２等

１０种单倍型；第二支包含２种单倍型，即单倍型Ｈ＿

５和Ｈ＿８；两个分支分别代表西花蓟马的温室品系

和羽扇豆品系（图１ｂ，２ｂ）。并且，单倍型 寄主植物

对应关系的分析结果亦与犆犗Ⅰ基因的一致；亦即，

代表羽扇豆品系分支的单倍型Ｈ＿５和Ｈ＿８来自寄

主植物蜀葵、月季和美人蕉，而温室品系的各单倍型

则在所有寄主植物上都有发生（表３，图１ｂ，２ｂ）。

图１　最大似然法（犕犔）构建的不同寄主种群西花蓟马犿狋犇犖犃犆犗Ⅰ （犪）和犆犗Ⅱ （犫）基因单倍型系统进化树

犉犻犵．１　犕犪狓犻犿狌犿犔犻犽犲犾犻犺狅狅犱（犕犔）狋狉犲犲狊犫犪狊犲犱狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犺犪狆犾狅狋狔狆犲狊狅犳犿狋犇犖犃犆犗Ⅰ （犪）犪狀犱

犆犗Ⅱ （犫）犵犲狀犲狊犳狉狅犿犱犻犳犳犲狉犲狀狋犺狅狊狋狆犾犪狀狋狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊狅犳犉狉犪狀犽犾犻狀犻犲犾犾犪狅犮犮犻犱犲狀狋犪犾犻狊

　　此外，以中接法构建的单倍型网状树显示的聚

类分析结果，也与系统发育树的单倍型分析结果基

本一致，亦即，西花蓟马所有的种群个体聚为２支，并

分别对应西花蓟马的温室品系和羽扇豆品系（图３）。
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当以犆犗Ⅰ基因为靶标时，两个种群的比例分别为

９１．３８％和８．６２％ （表２，图３ａ）；当以犆犗Ⅱ基因为

靶标时，两个种群的比例分别为９０．９６％和９．０４％

（表３，图３ｂ）。

图２　邻接法（犖犑）构建的不同寄主种群西花蓟马犿狋犇犖犃犆犗Ⅰ （犪）和犆犗Ⅱ （犫）基因单倍型系统进化树

犉犻犵．２　犖犲犻犵犺犫狅狉犼狅犻狀犻狀犵（犖犑）狋狉犲犲狊犫犪狊犲犱狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犺犪狆犾狅狋狔狆犲狊狅犳犿狋犇犖犃犆犗Ⅰ （犪）犪狀犱

犆犗Ⅱ （犫）犵犲狀犲狊犳狉狅犿犱犻犳犳犲狉犲狀狋犺狅狊狋狆犾犪狀狋狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊狅犳犉狉犪狀犽犾犻狀犻犲犾犾犪狅犮犮犻犱犲狀狋犪犾犻狊

图３　不同寄主西花蓟马种群犿狋犇犖犃犆犗Ⅰ （犪）和犆犗Ⅱ （犫）基因单倍型网状树

犉犻犵．３　犕犲犱犻犪狀犼狅犻狀犻狀犵犺犪狆犾狅狋狔狆犲狀犲狋狑狅狉犽犫犪狊犲犱狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犺犪狆犾狅狋狔狆犲狊狅犳犿狋犇犖犃犆犗Ⅰ （犪）犪狀犱

犆犗Ⅱ （犫）犵犲狀犲狊犳狉狅犿犱犻犳犳犲狉犲狀狋犺狅狊狋狆犾犪狀狋狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊狅犳犉狉犪狀犽犾犻狀犻犲犾犾犪狅犮犮犻犱犲狀狋犪犾犻狊

３　讨论

遗传多样性是生物多样性的重要组成部分，也是

维持物种进化的根本保证［３５］。就入侵生物而言，其遗

传多样性极易受到“奠基者效应”、“瓶颈效应”、遗传

漂变等因素的影响，并进而使入侵种群的遗传多样性

降低［３６３７］。西花蓟马是本世纪初传入我国的一种重

要的外来入侵生物，为阐明其传播扩散机制我国学者

相继开展了基因变异、群体遗传结构分化等方面的研

究，并证实入侵我国的西花蓟马种群的遗传多样性较

低，种群历史上可能经历过“瓶颈效应”［１１，１３］。本研究

以ｍｔＤＮＡ犆犗Ⅰ和犆犗Ⅱ基因为靶标，以我国宁夏和甘

肃田间常见的５种寄主植物上的西花蓟马为对象，分

析了其种群遗传多样性和遗传结构，结果显示，辣椒
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和茄子上的西花蓟马种群其单倍型多样性、核苷酸多

样性以及核苷酸平均差异数等遗传参数总体上均较

蜀葵、月季和美人蕉等寄主种群低（表４），结合采样地

特征分析其原因可能与辣椒和茄子受人为干扰较多

有关；进一步的种群间固定指数和基因流分析显示，５

种常见寄主植物上西花蓟马种群之间基因交流充分，

未发生明显的遗传分化，但各种群间两种基因反映的

遗传分化水平并非完全一致（表５）。有研究表明不同

线粒体基因以及蛋白质编码基因的不同编码位点的

进化速率存在差异［３８３９］，因此推测这种不一致可能与

西花蓟马ｍｔＤＮＡ犆犗Ⅰ和犆犗Ⅱ基因的突变速率不同

有关。此外，研究还发现，不同寄主植物上的西花蓟

马种群的多态性位点数差异不明显，且没有明显的规

律性；同时，检测出的犆犗Ⅰ和犆犗Ⅱ基因的单倍型数量

均较少，分别只有１３种和１２种，低于原产地的３０种

（犆犗Ⅰ基因）
［２５］，表明该区域西花蓟马种群可能经历过

“瓶颈效应”，或是由于初始定殖种群数量较少而显示

了“奠基者效应”。

Ｔａｊｉｍａ’ｓ犇和Ｆｕ’ｓ犉狊模型是目前两种应用最

为广泛的种群内等位基因频率中性检验模型，该两

种模型可用于推算种群的历史变化动态［４０］。当中

性检验结果显著小于０时，可推断种群在历史上曾

发生过规模扩张和定向选择；当中性检验结果显著

大于０时，可认为种群大小在历史上曾发生萎缩和

平衡选择；而当犇值不显著背离０时，中性零假说

则不能被排除，表明种群大小历史上保持相对稳

定［３０３１］。本研究的Ｔａｊｉｍａ’ｓ犇和Ｆｕ’ｓ犉狊中性检

验结果均不具有显著性，表明我国西北地区的宁夏

和甘肃田间５种寄主植物上的西花蓟马种群历史上

并未经历明显的扩张，究其原因可能与其入侵时间

比较短，尚未积累到足够的遗传突变而偏离中性进

化有关（表４）。进一步的系统发育分析显示，与温

室品系不同，代表羽扇豆品系的单倍型主要来自多

年生的蜀葵、月季和美人蕉等３种植物，而辣椒和茄

子并无羽扇豆品系的发生，表明野外不同品系的西

花蓟马其寄主偏好性可能不一样，羽扇豆品系可能

更嗜食多年生植物。此结论在以往的研究中亦得到

了佐证，如，在ＲｕｇｍａｎＪｏｎｅｓ等的研究中
［４１］，除未

确定种名的寄主植物外，羽扇豆品系均采自桃

犘狉狌狀狌狊狆犲狉狊犻犮犪、欧洲李犘狉狌狀狌狊犱狅犿犲狊狋犻犮犪、柳叶石

楠 犎犲狋犲狉狅犿犲犾犲狊犪狉犫狌狋犻犳狅犾犻犪、巨杉犛犲狇狌狅犻犪犱犲狀犱狉狅狀

犵犻犵犪狀狋犲狌犿、加州葡萄犞犻狋犻狊犮犪犾犻犳狅狉狀犻犮犪、灌木羽扇豆

犔狌狆犻狀狌狊犪狉犫狅狉犲狌狊、花菱草犈狊犮犺狊犮犺狅犾狕犻犪犮犪犾犻犳狅狉狀犻

犮犪、全缘叶美洲茶犆犲犪狀狅狋犺狌狊犻狀狋犲犵犲狉狉犻犿狌狊等多年生

植物；在我国的相关研究中，羽扇豆品系亦多采自月

季、三叶草犜狉犻犳狅犾犻狌犿狉犲狆犲狀狊、绣球花犎狔犱狉犪狀犵犲犪

犿犪犮狉狅狆犺狔犾犾犪、洋蓟犆狔狀犪狉犪狊犮狅犾狔犿狌狊、油菜犅狉犪狊狊犻犮犪

犮犪犿狆犲狊狋狉犻狊，以及多花蔷薇犚狅狊犪犿狌犾狋犻犳犾狅狉犪、大丽花

犇犪犺犾犻犪狆犻狀狀犪狋犪 和鸡冠花犆犲犾狅狊犻犪犮狉犻狊狋犪狋犪 等植

物［１２１４］，这些寄主植物亦多为二年生、多年生或越年

生。故此推测，多年生／越年生植物可能更有利于西

花蓟马羽扇豆品系种群的发生。

本研究对象为西北地区宁夏、甘肃范围内常见

的５种寄主植物上的西花蓟马种群，寄主种类相对

较少，而西花蓟马属杂食性害虫，寄主范围广泛，因

此有关其寄主专化性以及种群遗传多样性尚需进一

步研究，未来应在更广泛的地理范围开展样本采集，

并需要结合生物学、生态学等特性予以佐证。
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