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拟环纹豹蛛不同地理种群遗传

多样性的 !"#$标记研究
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摘要：为查明拟环纹豹蛛 -$./’0$ 1023/’$&&3)$#$不同地理种群的遗传多样性机制，应用 G!NO技术对 /个拟环纹豹
蛛地理种群的遗传多样性进行了研究分析。*对引物组合扩增出 , )5*个 G!NO条带，其中多态性条带占 */A/((P，
全部个体显示了各自独特的 G!NO图谱。G!NO标记的遗传多样性分析结果表明：拟环纹豹蛛无论在物种水平（-
Q */A/(P，4 Q )A(/((，5 Q )A5,),），还是在种群水平（- Q 65A)P，4 Q )A(,++，5 Q )A(++3）都表现出较高的遗传多样
性。其中湖南长沙雷锋镇种群内遗传变异最大，云南高黎贡山福贡种群内遗传变异最小，华南北部（湖南、湖北、江

西）地区拟环纹豹蛛遗传多样性明显高于华南南部（云南、海南）种群。据种群变异来源分析，有 5+A66P的遗传变
异来自种群间，/3A(5P的变异来源于种群内（6( Q )A*-*），不同地理种群显示出一定的遗传分化。分析认为海拔是

影响拟环纹豹蛛遗传分化的重要因素，这为进一步明确我国稻田狼蛛优势种群在农药胁迫下的遗传适应性机制提

供了实验依据。

关键词：拟环纹豹蛛；遗传多样性；G!NO；聚类分析；地理种群
中图分类号： 文献标识码：G 文章编号：)3+34/(-/（())*）)(4),-)4)6

%&’&()* +),&-.)(/ 01 +)11&-&’( 2&02-345)*36 404763()0’. 01 8061 .4)+&-
（!"#$%&" ’&()$%"**)+","）93.&+ 0’ !"#$ 3’36/.).
!R S9%4T9>，1R2 U94V9>W，XYG2Z X?94Z&>W，YR [C，VG2 Y">W4\"9（]C::"W" C; N9;" 1B9">B"，Y%>&>
2C$8&: R>9M"$E9H’，]?&>WE?& 3,))*,，]?9>&）
!9.(-3*(：^C EH%K’ H?" 8"B?&>9E8 C; H?" W">"H9B K9M"$E9H’ C; K9;;"$">H -$./’0$ 1023/’$&&3)$#$ JCJ%:&H9C>E，
E9< B?&$&BH"$9EH9B W"CW$&J?9B&: JCJ%:&H9C>E ;$C8 ]?9>& I"$" E":"BH"K_ ‘9H? "9W?H J&9$E C; G!NO E":"BH9M"
J$98"$E，, )5* G!NO :CB9 I"$" $"BC$K"K，C; I?9B? */A/((P I"$" JC:’8C$J?9B _ G:: 9>K9M9K%&:E E?CI"K
%>9=%" G!NO J&HH"$>E _ U%KW"K #’ H?" J&$&8"H"$E C; H?" J"$B">H C; JC:’8C$J?9B #&>KE（-），1?&>>C>’E 9>K"<
（ 5）&>K 2"9’E W">" K9M"$E9H’ 9>K"<（4），- _ 1023/’$&&3)$#$ E?CI"K & ?9W? W">"H9B K9M"$E9H’ &H H?" EJ"B9"E
:"M":（- Q */A/(P，4 Q )A(/((，5 Q )A5,),）&>K H?" JCJ%:&H9C> :"M":（- Q 65A)P，4 Q )A(,++，5 Q
)A(++3），&>K ?&K C#M9C%E W">"H9B K9;;"$">H9&H9C> _ ^?" W">"H9B K9M"$E9H’ C; - _ 1023/’$&&3)$#$ I&E ?9W?"$ 9>
>C$H? C; EC%H?"$> ]?9>&（Y%>&>，Y%#"9 &>K U9&>W<9）H?&> 9> EC%H? C; EC%H?"$> ]?9>&（V%>>&> &>K Y&9>&>）_
^?" 9>H$&4JCJ%:&H9C> W">"H9B M&$9&H9C> I&E :&$W"EH 9> N"9;">W HCI>，]?&>WE?& C; Y%>&>，&>K :CI"EH 9> H?"
Z&C:9WC>W \C%>H&9>E C; V%>>&>_ !C$ H?" JCJ%:&H9C> M&$9&H9C> EC%$B"，5+A66P W">"H9B M&$9&H9C> B&8" ;$C8
9>H$&4JCJ%:&H9C> &>K /3A(5P ;$C8 9>H"$4JCJ%:&H9C>（6( Q )A*-*）_ ^?" $"E%:HE 9>K9B&H"K H?&H H?" &:H9H%K" I&E
C>" 98JC$H&>H ;&BHC$ &;;"BH9>W W">"H9B M&$9&H9C> C; - _ 1023/’$&&3)$#$ _ ^?9E C;;"$"K "M9K">B" ;C$ ;%$H?"$
%>K"$EH&>K9>W H?" W">"H9B 8"B?&>9E8 C; - _ 1023/’$&&3)$#$ K9M"$E9;9B&H9C> %>K"$ H?" BC8J:9B&H"K ">M9$C>8">H _
:&/ 80-+.：-$./’0$ 1023/’$&&3)$#$；W">"H9B K9M"$E9H’；G!NO；B:%EH"$ &>&:’E9E；

"""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""

W"CW$&J?9B&: JCJ%:&H9C>E



研究遗传多样性要求分子标记有高度的多态

性，数量要丰富，而且能够均匀覆盖整个基因组。

!"#$技术（%&’&() (*+ ,-.，/001）因其所需模板少，
多态性和分辨率高，可靠性和重复性好而成为近年

来最有效的研究遗传多样性的分子标记技术之一。

广泛应用于物种地理种群（潘洁等，2332）、生态型
鉴定（王利等，2334；张丽萍等，2335；司马杨虎等，
2336）以及遗传图谱（赵爱春等，2335；刘勇等，2334）
等方面的研究。如 7&89&:等（/00;）应用 !"#$技术
建立了部分蛾类害虫的遗传连锁图谱，并对其抗性

基因进行定位。$(-:( 等（2331）曾利用 !"#$对分布
于不同地点的一类蛾类害虫进行研究，发现其存在

显著的遗传差异及雄雌扩散差异。

拟环纹豹蛛 !"#$%&" ’&()$%"**)+"," 是一种在我
国南方广泛分布的稻田优势蜘蛛（王洪全和石光波，

2332；尹长民等，/00<），在稻田及低洼潮湿的地带均
有分布，常以飞虱和叶蝉等昆虫为食，捕食量大，抗

逆性强。上世纪中后期，由于化学防治使得华南稻

区的生态条件发生了很大变化，狼蛛的栖息环境也

受到严重影响（胡自强等，2333），人为环境或景观环

境对狼蛛生存的影响及狼蛛对生态因子改变的适应

性机制一直是当前研究的热点。但迄今为止，从微

观角度对这方面的报道并不多见（罗育发和颜亨梅，

2334；孙继英等，233<）。
本文应用 !"#$技术对拟环纹豹蛛的遗传多样

性进行分析，以期揭示不同环境压力下，狼蛛对其适

应性响应的遗传变化，从而了解该种的遗传背景，为

对其进行保护利用提供参考。

! 材料与方法

!"! 实验材料
实验用拟环纹豹蛛采自湖南长沙、湖南湘西、云

南福贡、湖北武汉、江西南昌、海南三亚的 4个自然
地理种群，每种群采集 13个随机个体，分装于牙签
盒中，活体带回实验室，根据其外生殖器结构进行分

类鉴定。然后，每个种群基因池由 13个个体混合成
一个，每个种群另取 6个个体进行种群内遗传多样
性分析。

表 ! 所测试拟环纹豹蛛的采集信息
#$%&’ ! ()&&’*+,-. /$+$ )0 +1’ 2)23&$+,)-4 )0 !"#$%&" ’&()$%"**)+","

采集点

=-::&8>?*@ :-8(>?-*
种群代码

$-A):(>?-* 8-+&
海拔（B）
!:>?>)+&

经度

#-*@?>)+&
纬度

#(>?>)+&
采集时间

=-::&8>?*@ +(>&
湖南长沙 =C(*@.C(，7)*(* =D 2< //2E60FG 2;E/2FH 2334E5
湖南湘西 I?(*@J?，7)*(* II 633 /30E51FG 2;E;FH 2334E;
湖北武汉 K)C(*，7)’&? K7 21 //5E/<FG 13E16FH 2334E6
江西南昌 H(*8C(*@，L?(*@J? LI 54E< //6E2<FG 2;E0FH 2334E5
海南三亚 D(*M(，7(?*(* 7H 23 /30E1/FG /;E/5FH 2334E5
云南福贡 ")@-*@，N)**(* NH / <;; 0;E51FG 2<E/1FH 2334E6

!"5 678提取
蜘蛛 OH!的提取采用文菊华和颜亨梅（2336）

的 =P!Q法，并略做改动。从蜘蛛附肢中分离提纯
蜘蛛基因组模板 OH!。提取的 OH!可满足 OH!完
全酶切的需要，用 RH! S OH!浓度测量仪测得 OH!
的浓度。为便于进行 !"#$扩增，对 OH!的模板浓
度调整至 /33 *@T!#。
!"9 8:;<分析
!"9"! 酶切与连接：在 3E6 B#离心管中加入对照
模板 OH!（/33 *@T!#）2!#，UV(+(A>&W（63 AB-:T#）/!#
GV(+(A>&W（63 AB-:T#）/!#，-&("（/ XT!#）/!#，./%R
"（/ XT!#）/!#，/3 Y R&(8>?-* ’)ZZ&W 2E6!#，P5 #?@(.&
（3E6 XT!#）/!#，!P$（/3 BB-:T#）2E6!#，++72[ ;

!#。混匀离心 13秒，1<\保温 6 C。酶切连接产物
用纯水稀释 23倍后，] 23\保存备用。

!"9"5 预扩增反应：预扩增体系为 26!#，取 2!#
酶切连接产物，然后加入 -&(" $W&VAW?B&W（63 AB-:T
#）/!#，./%R" $W&VAW?B&W（63 AB-:T#）/!#，U@=:2（26
BB-:T#）/!#，+HP$. 3E6!#，/3 Y $=R ’)ZZ&W 2E6!#，
P(^ OH! A-:MB&(.&（6 XT!#）3E5!#，++72[ /4E4!#混
匀。扩增程序为 05\ 2 B?*，然后以 05\ 13 .，64\
13 .，<2\ ;3 .，重复 13个循环，<2\延伸 6 B?*。
!"9"9 选择性扩增反应：选择性扩增反应体系按
下面组分进行 $=R，预扩增稀释样品 2!#，-&("
AW?B&W（6 3 AB-:T#）/!#，./%R"AW?B&W（63 AB-:T#）/

!#，U@=:2（26 BB-:T#）/!#，+HP$. 3E6!#，/3 Y $=R
’)ZZ&W 2E6!#，0"1 OH! A-:MB&(.&（2 XT!#）3E6!#，用
++72[补充至 26!#，轻轻混匀，按下列参数进行

$=R循环：05\ 2 B?*，然后以 05\ 13 .，46\ 13 .
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（每循环降低 !"# $），#%$ &! ’，重复 ()个循环，再
以 *)$ +! ’，,-$ +! ’，#%$ &! ’重复 %- 个循环，
#%$ ,./0，)$保存。!"#! 12/.32和 $%&4! 12/.32
分别是用荧光标记后的引物，引物序列见表 %。
!"#"$ 聚丙烯酰胺凝胶电泳：将 564扩增产物与甲

酰胺上样液（*&7甲酰胺，(! ..89:; <=>?，!"%,7溴
酚兰）按 &：+混合，*,$变性 , ./0，然后立即冰浴备
用。采用 - 7的变性聚丙烯酰胺凝胶电泳（,! @. A +!
@.），预电泳恒功率 -! B，+! ./0。上样 #";样品，恒
功率 (!!B，电泳至溴酚兰接近胶底后，停止电泳。

表 % &’()分析选择性扩增引物序列
*+,-. % )/01./ 231,04+50346 76.8 04 59. 6.-.250:. +1;-0<02+5034

引物组合

52/.32 @8.C/0DE/80
序列

F3GH30@3
引物组合

52/.32 @8.C/0DE/80
序列

F3GH30@3

<I??J:KI6?J ,LIJ?6>J6J>?66??>>6??JI+L <I?6?:KI6?J ,LIJ?6>J6J>?66??>>6?6?I+L

,LIJ?>J?J>66>J?J>??6?JI+L ,LIJ?>J?J>66>J?J>??6?JI+L

<I??J:KI6>? ,LIJ?6>J6J>?66??>>6??JI+L <I?66:KI6?J ,LIJ?6>J6J>?66??>>6?66I+L

,LIJ?>J?J>66>J?J>??6>?I+L ,LIJ?>J?J>66>J?J>??6?JI+L

<I??J:KI6>6 ,LIJ?6>J6J>?66??>>6??JI+L <I?J6:KI6?? ,LIJ?6>J6J>?66??>>6?J6I+L

,LIJ?>J?J>66>J?J>??6>6I+L ,LIJ?>J?J>66>J?J>??6??I+L

<I??J:KI6>J ,LIJ?6>J6J>?66??>>6??JI+L <I?J6:KI6>6 ,LIJ?6>J6J>?66??>>6?J6I+L

,LIJ?>J?J>66>J?J>??6>JI+L ,LIJ?>J?J>66>J?J>??6>6I+L

!"$ 数据分析
用 J303F@D0+"( 和 M/0EN323软件分析处理胶图，

峰值大于 %!! 的 ,!（,!! C1 之间条带记为有效带。
运用 O>FPF1@I%"((Q 软件进行数据分析，RD@@D2S 的
方法将电泳带矩阵转化为遗传相似性系数矩阵，用

FT?O程序中的 U5JK?方法进行聚类分析，并通过
>233 198E 模块生成系统图（周艺彪等，%!!,）。用
5V5J<O<("+%软件计算遗传多样性参数：有效等位
基因数 ’#（3WW3@E/X3 0H.C32 8W D99393’ 132 98@/）、O3/’’
基因多样性指数 (（Y303 S/X32’/EZ）和 FND0080’’信息
指数 )（FND080’’ /0W82.DE/80 /0S3[）。

% 结果与分析

%"! &’()扩增结果
筛选所得的 & 组引物组合（<I??J:KI6?J，<I

??J:KI6>?，<I??J:KI6>6，<I??J:KI6>J，<I?6?:
KI6?J，<I?66:KI6?J，<I?J6:KI6??，<I?J6:KI
6>6）对 -个种群 +!头成雌蛛 =O?进行扩增，共得
到 ( !+&条可分辨的 =O?条带，平均每组引物组合
扩增出 (%*条带，其中扩增带数最多的是 <I?J6:KI
6??，为 (#+ 条，最少的是 <I??J:KI6>J，为 &# 条；
不同引物组合扩增出的多态性条带数和多态性比例

有一定差异，最大的为 <I??J:KI6>J，平均为
*&"#*,7，最小的为 <I??J:KI6?J，平均为 #("!(,7
（表 +）。所有种群的每一个个体都呈现唯一的
?Q;5基因型，说明 ?Q;5指纹对拟环纹豹蛛有很高

的鉴别效率，同时说明拟环纹豹蛛种群内个体间存

在较大的遗传变异。这些位点在各种群中分布的不

均衡，致使拟环纹豹蛛 -个种群的总多态位点百分
率很高，体现了拟环纹豹蛛遗传多样性比较丰富。

表 # &’()选择性扩增引物产生的多态带

*+,-. # =71,./ 3< 59. +1;-0<0.8 ,+486 3< !"#$%&" ’&()$%"**)+","
;3;7-+50346 23--.25.8 04 :+/0376 -32+50346 3< >904+

?059 80<<./.45 ;/01./ 231,04+50346

引物组合

52/.32
@8.C/0DE/80

总谱带数

>8ED9 0H.C32
8W CD0S’

多态带数

OH.C32 8W
189Z.821N/@

CD0S’

多态带百分率

（7）
532@30E 8W

189Z.821N/@ CD0S’

<I??J:KI6?J (+& *& #("!(,
<I??J:KI6>? (,+ (+* *!"&,!
<I??J:KI6>6 (+* ((# &)"(#+
<I??J:KI6>J &+ &% *&"#*,
<I?6?:KI6?J ((# ((+ *-",&(
<I?66:KI6?J (%& ((% &#",!!
<I?J6:KI6?? (#+ ()! &!"*%,
<I?J6:KI6>6 (!# *+ &-"*%!
平均 K3D0 (%*"#, ((("#, &-"!)!
合计 >8ED9 (!+& &** &-"-%%

%"% 遗传多样性分析
衡量种群多样性最常用的指标有多态位点比例

（*）、FND0080 信息指数（ )）和 O3/ 基因多样性指数
（(）。从表 + 中看出，拟环纹豹蛛在物种水平上的
多态性位点百分率高达 &-"-%%7，从单个种群来看，
不同种群多态位点百分率（*）最低为 #!",(7（云南
福贡种群 PO），多态性条带有 --, 条；最高为
##")(7（湖南长沙雷锋镇种群 6F），多态性条带多
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达 !"#条，平均为 !$%&&’。从地理分布来看，华南
地区北部种群（()，**，+*，,-）的多态位点百分率
要高于华南地区南部的种群（./，-/）。

)01223245信息指数（ !）分析结果表现出一样的
模式，以云南福贡种群 ./的最小（ ! 6 7%$89$），湖南
长沙雷锋镇种群 ()最大（ ! 6 7%$#&$），物种水平的 !
为 7%:"7"，种群水平的平均值 ! 为 7%$;;8。从表 8
中仍能得出华南地区北部种群的 )01223245信息指
数要高于华南地区南部的种群，说明华南地区北部

的种群遗传多样性要比华南地区南部的种群丰富。

也就是说，纬度相对偏高地区的种群遗传多样性比

纬度偏低的种群的要丰富。

/<=基因多样性指数（"）也是衡量种群多样性
的常用指标。本研究结果显示，湖南长沙雷锋镇种

群 ()（" 6 7%$$&!）具有最高的 /<= 基因多样性，云
南福贡种群 ./的最低（" 6 7%$89$）（表 8），华南地
区北部种群的 /<=基因多样性指数要高于华南地区
南部的种群。

表 ! 拟环纹豹蛛种群内的遗传多样性结果
"#$%& ! "’& ()*&+,-.-/%#*(.) 0&)&*(1 2(3&+4(*5 .6 !"#$%&" ’&()$%"**)+","

种群代码

>3?@A1B=32 C3D<
有效等位基因数

/@EF<G 3H <HH<CB=I< 1AA<A<5
/<=基因多样性指数

/<=’5 =2D<J
)012232多样性指数

)012232’5 =2D<J
多态性位点比例（’）
><GC<2B 3H ?3AKE3G?0=C A3C=

,- "%"&;8 7%$":! 7%$;$! !$%:!

-/ "%"9&9 7%$"": 7%$;"9 !"%7"

() "%$$8# 7%$$&# 7%$#&"! !!%8"

** "%"&$9 7%$"87 7%$;87! !$%&&

./ "%$789 7%$79# 7%$89"# !7%;"

+* "%$79: 7%$";& 7%$;#;" !:%#&

L<12 M #$ "%$7$# M 7%7"$&7 7%$";; M 7%77!:9 7%$;;8 M 7%77!$& !$%&& M $%&$!

N3B1A "%$&:# 7%$#$$ 7%:"7" 9#%#$

789 拟环纹豹蛛种群遗传分化与基因流
在分析种群内总体的遗传分化时，物种水平总

的基因多样度 " B 为 7%$#$$，种群内遗传分化系数

"% 为 7%"#98。根据 /<=基因多样度算法，#个地理
种群间的遗传分化指数为 7%:;!!，也就是说总变异
的 :;%!!’来自不同种群间的差异，#8%$:’的变异
来自于种群内个体间的遗传差异。根据 & 5B值估计

的迁移数能有效的反映种群间基因流的大小。理论

上，基因流 ’( O "，说明种群有被强烈分化的趋势。
本研究检测出拟环纹豹蛛物种水平上的基因流 ’(

为 7%9&9（表 ;），说明种群间的基因流较小。据此作
者认为所测试的拟环纹豹蛛种群间出现了一定程度

的遗传分化。

表 : ;个地理种群内的基因流
"#$%& : <&)& 6%.= #>.)0 4(? 0&.0+#-’(1#% -.-/%#*(.)4

地理种群总数

N3B1A P<3PG1?0=C1A
?3?@A1B=325

个体数量

/@EF<G 3H
=2D=I=D@1A5

"!) "!% &!%) ’!(

# :7 7%$#$"# 7%"#9:&# 7%:;!#;$ 7%9&9
")：种群内总的遗传变异 Q<2<B=C D=I<G5=BK 1E32P ?3?@A1B=325；"%：各个

种群内的遗传变异 Q<2<B=C D=I<G5=BK R=B0=2 ?3?@A1B=325；&%)：种群间的

遗传分化系数 Q<2<B=C D=I<G5=BK =2D<J<5 R=B0 ?3?@A1B=325；’(：种群间的

基因流动系数 Q<2< HA3RS

78! 遗传距离及聚类分析
基因分化系数虽能对种群的分化程度做出有效

评价，却不能判定种群间相互关系的远近，而遗传距

离的度量则可以说明每个种群间彼此关系的远近。

为确定拟环纹豹蛛 #个地理种群之间的遗传关系，
对 /<=45无偏遗传距离 T进行了计算（表 #）。各种
群遗传距离在 7%"&$#（样品 (" U (:）V 7%88"7（样品
(8 U (!）之间，平均遗传距离为 7%:$$"。利用
W>QLX方法对拟环纹豹蛛不同地理种群进行聚类
分析，,-和 ()种群最先聚为一支，然后和 +*种群
再聚为一类，随后依次和 **，-/ 聚类，最后和 ./
种群在 7%8: 处聚合。一些学者认为遗传距离与空
间距离之间的相关性很大（彭燕等，$77#；牛成伟
等，$77#）。而根据 L12B<A45 B<5B结果显示，拟环纹豹
蛛种群间地理距离和遗传距离没有明显相关性（ * 6
7%7!"78，+ Y 7%"）。
来自 #个不同地理种群的 :7 号样品分析的遗

传相似性指数分布在 7%;!"$ V 7%!#97之间，其中以
样品 ($ 和 ("; 之间的相似性指数最低（ $ 6
7%;!"$），而以样品 (; 和 ("" 之间的相似性指数最
高（$ 6 7%!#97）。单个种群不同样品间的相似性指
数最小的是 ($!和 (:7（$ 6 7%;!!&），相似性指数最
大的为 (8和 (;（$ 6 7%!;7!）。据此应用 W>QLX法

:&"$期 付秀芹等：拟环纹豹蛛不同地理种群遗传多样性的 XZ[>标记研究



生成聚类图（图 !）。图中云南种群（样品 "# $ "!%，
海拔! &%% ’）首先聚集在一起；在低海拔（&% ’左
右）种群中，来自武汉（样品 "(! $ "(&）、江西南昌
（样品 "! $ "&、除 "( 外）和长沙种群（样品 "(# $
")%、"(*除外）的样品聚成一类，其中来自中低海拔
（+%% ’）的湘西吉首（样品 "!! $ "!&）和低纬度的海
南南新种群（样品 "!# $ "(%）聚成一支。由此可见，
单从自然地理因素来考虑，海拔高低是影响种群遗

传分化程度的主要因子。高海拔地区的种群与低海

拔地区的种群已产生明显的遗传差异，所以云南种

群已经明显地独聚一支。

表 ! 拟环纹豹蛛不同地理种群基于 "#$%的 &’()遗传距离
*+,-’ ! &’() .’/’0(1 2(30+/1’ 45 2(55’6’/0 .’4.6+78(1+-

7479-+0(4/3 45 !"#$%&" ’&()$%"**)+"," ,: "#$%
", -. /0 .. 01 21

", !3%%%%
-. %3(!(4 !3%%%%
/0 %3!5(# %3(%!& !3%%%%
.. %3()%( %3(#&5 %3())5 !3%%%%
01 %3)%4# %3(*44 %3(5(( %3))*+ !3%%%%
21 %3+)#5 %3+%+& %3)5)( %3++!% %3+%*4 !3%%%%

图 ! )%头拟环纹豹蛛个体样品间的 6789:聚类图
;<=> ! ?@A BACBDE=DF’ EG HIJKLAD FCFIMK<K EG )% <CB<N<BJFI KF’OIAK EG !"#$%&" ’&()$%"**)+"," PFKAB EC :;Q7 ’FDRADK

"! $ "&为南昌样品；"# $ "!%为云南福贡样品；"!! $ "!&为湘西样品；"!# $ "(%为海南南新样品；"(! $ "(&为武汉样品；"(# $
")%为长沙样品。"! $ "& KLFCB GED L@A KF’OIAK GDE’ 1FCH@FC=；"# $ "!% KLFCB GED L@A KF’OIAK GDE’ 2JCCFC；"!! $ "!& KLFCB GED L@A KF’OIAK
GDE’ .<FC=S<；"!# $ "(% KLFCB GED L@A KF’OIAK GDE’ 0F<CFC；"(! $ "(& KLFCB GED L@A KF’OIAK GDE’ /J@FC；"(# $ ")% KLFCB GED L@A KF’OIAK GDE’
"@FC=K@F>

; 讨论

蜘蛛是稻田生态系统中重要的天敌之一。目

前，对蜘蛛的研究主要集中在系统学、生态学、行为

学和发育生物学等方面，有关蜘蛛遗传多样性的研

究仅见于利用 T:7U技术对狼蛛与其生境的关系进
行探讨（孙继英等，(%%*）。本研究首次利用 :;Q7技
术对拟环纹豹蛛种群的遗传多样性进行检测，结果

显示拟环纹豹蛛无论在物种水平上（ - V %3)!%!）还

+5! 昆虫学报 ./," 0*,%1%+%23/" 43*3/" &!卷



是在种群水平上（ ! ! "#$%%&）都表现出较高的遗传
多样性，且供试种群的每个样品都呈现唯一的 ’()*
基因型。+" 头成蛛不同个体间的遗传相似性指数
分布在 "#%,-$ . "#,/0 之间，单个种群不同个体间
的遗传相似性指数位于 "#%,,1 . "#,%",之间，种群
内不同个体间的遗传相似性指数有许多小于不同种

群个体间的。这些结果表明，拟环纹豹蛛的遗传多

样性十分丰富，这与先前利用 2’*3技术进行检测
的结果类似（孙继英等，$"",）。
一个物种的进化潜力和适应不同环境的能力取

决于遗传多样性水平的高低（45678 "# $% 9，-11$；胡
志昂和王洪新，-110；:;<=>?>8> "# $% 9，$""+），比较
高的遗传多样性是物种适应环境胁迫的基础。拟环

纹豹蛛种群丰富的遗传多样性说明其对环境变化有

潜在的高抗能力，具备成为优势种的遗传基础。这

进一步从分子遗传学角度解释了拟环纹豹蛛为何能

成为华南稻区的优势种群。

@*:A’聚类分析结果显示拟环纹豹蛛不同地
理种群间表现出一定程度的遗传分化（&’ ! "#010
B -），尤其是处于高海拔地区的云南种群整体分化
更为明显。研究显示环境的异质性已经深刻影响了

拟环纹豹蛛种群的分化程度，即拟环纹豹蛛种群

’()*多态性是与其对环境的适应性密切相关的。
云南种群所出现的整体遗传分化程度高，但种群内

个体遗传多样性低，这一现象说明处于低纬度高海

拔地区的蜘蛛种群已对具有特质的生境产生了高度

适应性的 3C’变化。生活在不同环境条件下的狼
蛛种群，直接面临着环境的选择压力。同时，高海拔

的种群难以和低海拔的种群进行遗传物质的交流，

逐渐形成与同种狼蛛其他种群的遗传分化，这种分

化是种或亚种产生的基础。

经 A6DE>5’F E>FE检验，拟环纹豹蛛种群间的遗
传距离与地理距离之间无显著相关性（ ( ! "#",-"&；
) G "#-），这说明地理隔离并未对种群间的基因交
流产生明显的影响。海南作为一个岛屿，与大陆隔

海相望，在 /个种群中具有天然的海峡隔离，但在样
品的 @*:A’聚类图中，海南种群的样品并没能集
中聚在一起，而是与其它种群的样品聚集在一起，表

明海南种群没有因为海南独特的地理环境条件而影

响到其与内地种群的基因频率的同质性，也就是说，

地理隔离并没有阻碍海南岛与大陆的拟环纹豹蛛之

间进行基因交流，从而未形成生殖隔离，作者认为隔

离时间的长短是一个重要因素。这点与部分昆虫基

因频率同质性的产生原因有所不同，昆虫有翅，具有

迁飞习性（牛成伟等，$""/），故未形成隔离；部分蜘
蛛虽然可以利用自身产出的蛛丝进行与昆虫的迁飞

相似的飞航行为，但本研究中的拟环纹豹蛛不结网，

多游猎于地面，且其个体大，不易进行飞航，其基因

频率产生同质性的其它原因还有待于在以后的研究

中进行探索。罗育发和颜亨梅（$""/）应用 -$H <2C’
基因序列分析探讨了狼蛛优势种群对长期农药胁迫

的分子响应机制，发现长期农药胁迫下拟环纹豹蛛

-$H <2C’基因第三结构域序列发生了明显改变，本
文有关蜘蛛生态地理分化机制的研究结论为进一步

阐明农药胁迫下狼蛛优势种群遗传适应性变化机理

提供了初步但有力的实验依据。但是，由于 ’()*
技术本身具有一些缺点，其主要标记是显性的，同其

他显性标记一样，不能区分杂合体和纯合体，因而不

能更好地估算种群遗传的变异，对种群遗传结构的

分析不能提供更多的统计信息（张民照和康乐，

$""$），再加上本文所涉及的种群和个体数量还比较
少，故拟环纹豹蛛地理种群的形成机制仍需进一步

研究确定。
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