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摘要:用等位酶电泳分析方法对短额负蝗(Atractomorphasinensis)和奇异负蝗(Atractomorphaperegrina)各 3个自然种群 10种

酶(AAT,CK,G3PD,HEX,IDH,LDH,MDH,ME,PGI,PGM)进行检测。结果显示:两种负蝗在某些基因座上共享常见的

等位基因,如 Aat-1-b、Aat-2-b、G3pd-a、Ck-1-b和 Ldh-b;除个别基因座在部分种群符合 Hardy-Weinberg平 衡 外,两 种 负 蝗 的

大多数基因座的基因型频率显著偏离Hardy-Weinberg平衡。此外,奇异负蝗Me-c(0.318～0.740)、短额负蝗Hex-1-a(0.800～

1.000)及 Ldh-b(0.487～0.750)等位基因频率呈现出由北向南递增的趋势,表明 Me和 Hex、Ldh基因座上的等位基因频率与

地 理分布存在一定的相关关系。短额负蝗平均每个基因座的等位基因数(A)为 1.9～2.3、多态基因座百分率(P)为 56.3%～

68.8%、平 均 观 察 杂 合 度(Ho)为 0.072～0.096;而 奇 异 负 蝗 的 相 应 值 依 次 为 A=1.7～2.2,P=43.8～56.3%,Ho=0.070～

0.107。从 A、P和 Ho3个 参 数 可 知,短 额 负 蝗 遗 传 多 样 性 明 显 高 于 奇 异 负 蝗。6个 负 蝗 种 群 的 平 均 观 察 杂 合 度 均 明 显 低 于

Hardy-Weinberg平衡预期值,表明 6个负蝗种群均出现了杂合体缺乏现象。短额负蝗 3种群 I值为 0.971～0.996,奇异负蝗 3
种群 I值为 0.982～0.995,短额负蝗与奇异负蝗 I值为 0.379～0.451,表明种内遗传相似度明显高于种间,从种间 I值可知奇

异负蝗和短额负蝗属于近缘种。根据 Roger's遗传距离进行的聚类分析表明,两种负蝗可分为两支,且两种负蝗的遗传距离与

地理距离均存在明显的相关趋势。两种负蝗的平均 FST值都不显著偏离 0值(奇异负蝗 FST=0.087,p>0.05,短额负蝗 FST=

0.045,p>0.05),表明该两种负蝗种群间的分化不明显。
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GeneticdiversityofsixpopulationsofAtractomorphasinensisandAtractomorpha
peregrinainShanxiProvince,China
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Abstract:Tenenzymes(AAT,CK,G3PDH,HEX,IDH,LDH,MDH,ME,PGI,PGM)wereexaminedusinghorizontal

starchgelelectrophoresistoestimatethegeneticvariationsinsixfieldpopulationsoftwograsshopperspeciesAtractomorpha

sinensisandA.peregrinafromShanxiProvince,China.ThecollectingsiteswereQuwocounty,Linfen;Xiangyuancounty,

Changzhi;Jinyuandistrict,Taiyuan;Yuanpingcounty,XinzhouandFanshicounty,Xinzhou.A.sinensishad43allelesat16

locibutA.peregrinehad39allelesat15loci(Idh-1wasdeficient).Thezymogramsshowedthatsomecommonalleleswere

sharedatseverallociinthetwospecies(Aat-1-b,Aat-2-b,G3pdh-a,Ck-1-bandLdh-b).However,Hex-1-a,Hex-2-a,

Hex-3-a,Idh-2-b,Mdh-2-b,Mdh-1-f,Pgi-b,Pgm-bwerefoundthecommonallelesinA.sinensis,andHex-1-b,Hex-2-b,

Hex-3-b,Idh-2-a,Mdh-2-a,Mdh-1-d,Pgi-a,Pgm-cwereofhighfrequencyinA.peregrineinstead.

===================================================================

Mostoftheobserved



genotypefrequenciessignificantlydeviatedfrom theHardy-Weinbergexpectationsinbothspecies.A tendencyofclinal

distributionofallelefrequencywasobservedatthreeloci.ThefrequencyofthemoderatelymigratingalleleMe-c(0.318～

0.740)inA.peregrina,Hex-1-a(0.800～1.000)andLdh-b(0.487～0.750)inA.sinensisdemonstratedincreasedfrequency

fromnorthtosouth.Suchtendencysuggeststhattheallelefrequencyinthesethreelocimaybecorrelatedwiththespecies'

geographicdistributions.A.sinensisshowedhighergeneticdiversitythanA.peregrinaasindicatedbythehighermeannumber

ofallelesperlocus(A=1.9～2.3inA.sinensisand1.7～2.2inA.peregrina),percentageofpolymorphicloci(P=56.3%～

68.8% inA.sinensisand43.8%～56.3% inA.peregrina),andtheobservedheterozygosities(Ho=0.072～0.096inA.

sinensisand0.070～0.107inA.peregrina).Theobservedheterozygositiesofthesixpopulationswereallnoticeablylower

thantheHardy-Weinbergexpectations,mostlyduetoheterozygotedeficiencyforthepopulationsofbothspecies.Theoverall

meanFST weresmall(FST=0.045,p>0.05inA.sinensispopulationsand0.087,p>0.05inA.peregrinapopulations).

Nei'sgeneticidentity(I)estimatesindicatelow intraspecific(> 0.95)buthigherinterspecific(0.377～0.447)genetic

diversity.TheclusteranalysisbasedonmodifiedRoger'sgeneticdistance(D)showedthatthetwospeciesweredividedinto

twobranches.

Bothspecieswereoflimiteddispersalcapacityandamoderategeographicalbarriermightsignificantlyrestrictthegene

exchangeamongpopulations,whichtendstoaccumulatelocalgeneticdifferentiations.TheA.sinensispopulationsusedinthis

studywereapartfrom 155.2to271.4km andtheA.peregrinapopulationswereapartfrom 78.8to174.9km withthe

observablephysicalbarriers.Theallozymedatashowedonlyminimalgeneticdifferentiationatpopulationlevel,mostlikelyas

aresultofgeneexchange.Itisreasonedthatnaturalfactorsandhumanagriculturalactivitiesmighthavefacilitatedmigration

anddispersalforthetwospecies.

Keywords:Atractomorphasinensis;Atractomorphaperegrina;population;geneticdiversity;allozyme

短额负蝗(AtractomorphasinensisI.Bol.)和奇异负蝗(AtractomorphaperegrinaBietXia)是负蝗属的常见物种。这两种负

蝗形态比较相似,主要取食双子叶植物,危害多种粮食作物、经济作物和蔬菜,属农业害虫[1]。短额负蝗属于古北界种类,在全国

各地均有分布,在不少地区为优势种蝗虫;而奇异负蝗为东洋界种类,在我国分布范围较为局限[2]。目前有关负蝗的研究报道主

要集中在形态分类[2,3]、生态分布[4～6]、细胞分类[7]、酯酶同工酶[8]以及营养价值分析[9]等方面,但有关负蝗种群遗传结构的研究

尚未见报道。
等位酶是同工酶的一种特殊表现形式,由于等位酶谱带与等位基因之间存在明确关系,且符合孟德尔遗传规律,使其成为

一种十分有效的遗传标记,广泛用于种群遗传多样性和物种进化研究[10]。本文用等位酶分析方法对山西省两种负蝗 6个种群

10种酶进行了检测,以探讨它们的种内遗传多样性及种内及种间遗传分化程度,从而为负蝗属系统进化研究以及防治工作提

供理论依据。

1 材料和方法

1.1 样本采集

短额负蝗 3种群和奇异负蝗 3种群的采集地和样本个体数见表 1,所有负蝗均采自农田边缘的杂草地。将采集的样本活体

带回实验室,经形态学鉴定后分别保存于-80℃冰箱中备用。

表 1 6个负蝗种群采集地和样本个体数

Table1 ThecollectingsiteandindividualnumberofsamplingofsixpopulationsofA.sinensisandA.peregrina
种群

Population
采集地

Collectingsite
地理位置

Coordinates
样本个体数 Individual
numberofsampling

奇异负蝗-繁峙种群 A.peregrina-FS 忻州地区繁峙县 Fanshicounty,Xinzhou E113º16',N39º16' 73
奇异负蝗-原平种群 A.peregrina-YP 忻州地区原平县 Yuanpingcounty,Xinzhou E112º44',N38º46' 53
奇异负蝗-晋源种群 A.peregrina-JY 太原市晋源区 Jinyuandistrict,Taiyuan E112º36',N37º46' 36
短额负蝗-晋源种群(A.sinensis-JY) 太原市晋源区 Jinyuandistrict,Taiyuan E112º36',N37º46' 47
短额负蝗-襄垣种群 A.sinensis-XY 长治地区襄垣县 Xiangyuancounty,Changzhi E113º00',N36º35' 50
短额负蝗-曲沃种群 A.sinensis-QW 临汾市曲沃镇 Quwodistrict,Linfen E111º28',N35º41' 40

1.2 等位酶电泳

采用水平切片淀粉凝胶电泳技术对两种负蝗 6个种群的遗传结构进行分析,凝胶浓度为 12.5%(Sigma公司S-5651),两种

电 泳缓冲液为磷酸缓冲液系统(0.05mol/L,pH7.8)和 Tris-柠檬酸缓冲液系统(0.1mol/L,pH8.0),电泳缓冲液与制胶缓冲液
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的浓度比例为 9:1。
每个负蝗个体取股节肌肉后,加 35µl缓冲液研磨均匀后,放入 4个 3mm×9mm的滤纸芯子作为上样样品,4个纸芯分别在

4块凝胶上在 4℃冰柜中恒压电泳 4或 5h,其中将 2块凝胶水平切成 3片,另 2块水平切成 2片,分别对 10个酶进行特异性染

色[11]。所选酶及电泳条件见表 2。为使种群间有较好的可比性,在同一块凝胶上不同种群负蝗各取 4个个体置于同一凝胶上电

泳。染色深度满意时,立即用凝胶成像系统拍照记录。酶谱判读时,泳动快的基因座记为 1,以后依次记为 2,3等,同样,在同一

基因座上泳动最快的等位基因记为 a,以后依次记为 b、c,…。

表 2 等位酶分析中检测的酶种类和电泳条件

Table2 Enzymesystemsandelectrophoreticconditionsusedinallozymeanalysis
酶缩写

Enzymeabbreviation
酶

Enzyme
酶代号

E.C.No.
电泳缓冲系统

Runningbuffer
电压(V/cm)
Voltage

电泳时间(h)
Duration

AAT 天冬氨酸转氨酶 Aspartateaminotransferase 2.6.1.1 TCA(8.0) 17 5
CK 肌酸激酶 Creatinekinase 2.7.3.2 Pi(7.8) 10 4

G3PDH
3-磷酸甘油脱氢酶

Glycerol-3-phosphatedehydrogenase
1.1.1.8 Pi(7.8) 10 4

HEX 己糖激酶 Hexokinase 2.7.1.1 TCA(8.0) 17 5
IDH 异柠檬酸脱氢酶 Isocitratedehydrogenase 1.1.1.42 TCA(8.0) 17 5
LDH 乳酸脱氢酶 Lactatedehydrogenase 1.1.1.27 Pi(7.8) 10 4
MDH 苹果酸脱氢酶 Malatedehydrogenase 1.1.1.37 Pi(7.8) 10 4
ME 苹果酸酶 Malicenzyme 1.1.1.40 Pi(7.8) 10 4

PGI
6-磷酸葡萄糖异构酶

Glucose-6-phosphateisomerase
5.3.1.9 Pi(7.8) 10 4

PGM 磷酸葡萄糖变位酶 Phosphoglucomutase 5.4.2.2 Pi(7.8) 10 4

Pi(7.8):0.05mol/L磷酸缓冲液,pH7.8;TCA(8.0):0.1mol/LTris-柠檬酸缓冲液,pH8.0;Pi(7.8):0.05mol/Lphosphatebuffer,

pH7.8;TCA(8.0):0.1mol/LTris-Citric-Acid,pH8.0

1.3 数据处理

用 BIOSYS-Ⅱ[12]软 件 计 算 各 基 因 座 上 的 等 位 基 因 频 率、Hardy-Weinberg平 衡 的 符 合 度、平 均 每 个 基 因 座 的 等 位 基 因 数

(A)、多态基因座百分率(P)、平均观察杂合度(Ho)和平均预期杂合度(He)、Nei's遗传一致度(I)和 Roger's遗传距离(D),用

非加权算术平均法(UPGMA)根据 Roger's遗传距离对两种负蝗 6个种群进行聚类分析。用 FSTAT软件[13,14]计算 FST以估计

种群之间的遗传分化。

2 结果

用 等位酶电泳分析方法对两种负蝗 6个自然种群 10种酶(AAT、CK、G3PDH、HEX、IDH、LDH、MDH、ME、PGI、PGM)进

行检测。结果表明,除 Aat-2和 Mdh-2两个基因座从正极向负极迁移外,其他酶均由负极向正极移动。在本实验条件下 PGI和

PGM显色较快,且酶谱清晰,分辨率较高;G3PDH、MDH、ME和 IDH显色较慢,酶谱清晰度和分辨率低于 PGI和 PGM;LDH、

AAT、CK和HEX3种酶显色最慢,酶谱不够清晰,但可判读。在本实验条件下,AAT、CK和MDH在两种负蝗均存在两个基因

座,HEX存在 3个基因座,IDH在短额负蝗有两个基因座,奇异负蝗只有 Idh-2。

2.1 等位基因频率

短额负蝗共检测到 16个基因座 43个等位基因,而奇异负蝗共检测到 15个基因座(缺少Idh-1)39个等位基因(表 3)。两种

负 蝗 有 些 基 因 座 共 享 常 见 的 等 位 基 因,如 Aat-1-b、Aat-2-b、G3pdh-a、Ck-1-b和 Ldh-b,但 也 有 一 些 基 因 座 例 外,如 短 额 负 蝗

Hex-1-a、Hex-2-a、Hex-3-a、Idh-2-b、Mdh-2-b、Mdh-1-f、Pgi-b、Pgm-b为 常 见 等 位 基 因,而 奇 异 负 蝗 相 对 应 的 常 见 等 位 基 因

为 Hex-1-b、Hex-2-b、Hex-3-b、Idh-2-a、Mdh-2-a、Mdh-1-d、Pgi-a、Pgm-c。另 外,奇 异 负 蝗 Me-c(0.318～0.740)和 短 额 负 蝗

Hex-1-a(0.800～1.000)和 Ldh-b(0.487～0.750)的等位基因频率表现出由北向南递增的梯度变异。

Aat-1、Ck-1、Ck-2、Ldh、Me和 Pgi在两种负蝗均为多态基因座(95%标准)。Aat-2在短额负蝗为多态基因座,奇异负蝗仅

繁峙种群具有多态性,其余两个种群为单态;而 G3pdh、Pgm在短额负蝗为多态基因座,分别有 3个和 4个等位基因,奇异负蝗

为单态;Hex-1在奇异负蝗晋源种群和短额负蝗襄垣种群为单态,其余种群具有多态性;Mdh-1在奇异负蝗有 5个等位基因,
而短额负蝗为单态;Hex-2和 Hex-3除奇异负蝗晋源种群属多态基因座位外,其他 5个种群均为单态;Idh-2和 Mdh-2基因座

在两种负蝗 6个种群中均为单态。

2.2 哈代-温伯格(Hardy-Weinberg)平衡及遗传多样性

在奇异负蝗中,除 Aat-1、Aat-2、Ck-1、Pgi和 Pgm的基因型频率在部分种群符合 Hardy-Weinberg平衡外,其余大多数基

因座的基因型频率显著偏离 Hardy-Weinberg平衡预期值(表 3)。而短额负蝗除 Aat-2、G3pdh、Idh-1、Mdh-2和 Pgi的基因型
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频 率 在 部 分 种 群 符 合 Hardy-Weinberg平 衡 外,其 余 大 多 数 基 因 座 的 基 因 型 频 率 也 显 著 偏 离 Hardy-Weinberg平 衡 预 期 值

(表 3)。

表 3 6个负蝗种群多态基因座的等位基因频率及其基因型频率对 Hardy-Weinberg平衡的预期值的卡方检验

Table3 Allelefrequenciesandchi-squaretestforHardy-weinbergexpectationofgenotypefrequenciesinsixpopulationsofA.sinensisand

A.peregrina

基因座

Locus

奇异负蝗-
繁峙种群

A.peregrina-FS

奇异负蝗-
原平种群

A.peregrina-YP

奇异负蝗-
晋源种群

A.peregrina-JY

短额负蝗-
晋源种群

A.sinensis-JY

短额负蝗-
襄垣种群

A.sinensis-XY

短额负蝗-
曲沃种群

A.sinensis-QW

Aat-1(n) 48 53 33 28 30 30
a 0.115 0.057 0.000 0.000 0.217 0.100
b 0.854 0.849 0.818 0.750 0.600 0.600
c 0.031 0.094 0.182 0.250 0.183 0.300

x2 31.384** 16.644** 0.392 11.667** 40.987** 20.402**

Aat-2(n) 48 52 33 28 30 30
a 0.135 0.019 0.000 0.018 0.050 0.067
b 0.865 0.981 1.000 0.946 0.950 0.933
c 0.000 0.000 0.000 0.036 0.000 0.000

x2 16.149** 0.000 - 55.019** 0.055 0.037
Ck-1(n) 73 47 36 46 50 40
a 0.055 0.011 0.000 0.087 0.080 0.100
b 0.945 0.989 1.000 0.913 0.860 0.900
c 0.000 0.000 0.000 0.000 0.060 0.000

x2 82.886** 0.000 - 52.048** 89.577** 26.057**

Ck-2(n) 70 52 36 42 30 40
a 0.114 0.212 0.111 0.048 0.100 0.000
b 0.771 0.692 0.889 0.381 0.433 0.500
c 0.114 0.096 0.000 0.571 0.467 0.500

x2 79.008** 44.738** 17.067** 63.258** 66.673** 9.143**

G3pdh(n) 73 47 36 46 50 40
a 1.000 1.000 1.000 0.935 0.930 0.925
b 0.000 0.000 0.000 0.065 0.070 0.075

x2 - - - 0.185 0.241 0.086
Hex-1(n) 45 33 36 40 40 39
a 0.000 0.000 0.000 0.800 0.900 1.000
b 0.933 0.818 1.000 0.200 0.100 0.000
c 0.067 0.182 0.000 0.000 0.000 0.000

x2 29.037** 14.118** - 12.800** 19.059** -
Hex-2(n) 47 44 36 38 42 39
a 0.000 0.000 0.333 0.974 1.000 1.000
b 0.957 1.000 0.667 0.026 0.000 0.000
c 0.043 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

x2 14.489** - 5.333* 75.014** - -
Hex-3(n) 47 44 36 38 42 39
a 0.000 0.000 0.333 0.974 1.000 1.000
b 0.957 1.000 0.667 0.026 0.000 0.000
c 0.043 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

x2 14.489** - 5.333* 75.014** - -
Idh-1(n) 73 51 36 46 50 40
a 0.000 0.000 0.000 0.196 0.230 0.025
b 0.000 0.000 0.000 0.761 0.700 0.800
c 0.000 0.000 0.000 0.043 0.070 0.175

x2 - - - 48.411** 13.939* 1.073
Idh-2(n) 73 51 36 47 50 40
a 1.000 1.000 1.000 0.000 0.000 0.000
b 0.000 0.000 0.000 1.000 1.000 1.000
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续表 1

x2 - - - - - -
Ldh(n) 64 37 30 38 40 36
a 0.125 0.284 0.150 0.368 0.138 0.083
b 0.680 0.541 0.850 0.487 0.538 0.750
c 0.195 0.176 0.000 0.145 0.325 0.167

x2 15.943** 15.731** 5.647* 36.490** 30.361** 15.510**

Mdh-1(n) 73 47 36 46 50 38
a 0.000 0.011 0.000 0.000 0.000 0.000
b 0.014 0.011 0.125 0.000 0.000 0.000
c 0.014 0.043 0.000 0.000 0.000 0.000
d 0.753 0.809 0.792 0.000 0.000 0.000
e 0.219 0.128 0.083 0.000 0.000 0.000
f 0.000 0.000 0.000 1.000 1.000 1.000

x2 220.004** 58.597** 23.240** - - -
Mdh-2(n) 73 47 36 46 50 38
a 1.000 1.000 1.000 0.000 0.010 0.000
b 0.000 0.000 0.000 1.000 0.990 1.000

x2 - - - - 0.000 -
Me(n) 73 44 33 46 50 40
a 0.027 0.102 0.000 0.000 0.010 0.000
b 0.130 0.125 0.409 0.022 0.010 0.000
c 0.740 0.705 0.318 0.685 0.790 0.775
d 0.103 0.068 0.273 0.261 0.190 0.225
e 0.000 0.000 0.000 0.033 0.000 0.000

x2 116.493** 25.395** 18.517** 104.512** 29.877** 16.344**

Pgi(n) 72 47 36 46 50 40
a 0.882 0.798 0.958 0.043 0.030 0.000
b 0.104 0.202 0.042 0.761 0.750 0.975
c 0.014 0.000 0.000 0.196 0.220 0.025

x2 0.349 0.022 0.000 62.203** 40.760** 0.000
Pgm(n) 73 47 36 45 50 40
a 0.000 0.021 0.000 0.000 0.000 0.000
b 0.000 0.000 0.000 0.700 0.740 0.350
c 1.000 0.979 0.958 0.078 0.130 0.075
d 0.000 0.000 0.042 0.222 0.130 0.525
e 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.050

x2 - 0.011 0.000 14.160** 19.281** 57.341**

(n)个 体 数 Individualnumberofsampling;* 基 因 型 频 率 显 著 偏 离 Hardy-Weinberg平 衡 预 期 值(p<0.05),适 合 度 检 测 Significantly

differentfromHardy-Weinberg'sexpectations(p<0.05),x2test;** 基因型频率极显著偏离 Hardy-Weinberg平衡预期值(p<0.01),适合

度检测 VerysignificantlydifferentfromHardy-Weinberg'sexpectations(p<0.01),x2test

短额负蝗的平均每个基因座的等位基因数(A)为 1.9～2.3、多态基因座百 分 率(P)为 56.3%～68.8%、平 均 观 察 杂 合 度

(Ho)为 0.072～0.096,平 均 预 期 杂 合 度(He)为 0.203～0.253;而 奇 异 负 蝗 的 相 应 值 依 次 为 A=1.7～2.2,P=43.8%～

56.3%,Ho=0.070～0.107,He=0.174～0.180。从A、P、Ho3个参数可知,短额负蝗遗传多样性高于奇异负蝗,在 6个种群中,
短额负蝗晋源和襄垣 2种群的遗传多样性最高,而奇异负蝗晋源种群的遗传多样性最低(表 4)。6个负蝗种群的平均观察杂合

度均低于 Hardy-Weinberg平衡预期值(表 4),表明 6个负蝗种群均出现了杂合体缺乏现象。

2.3 遗传距离及种群分化程度

两种负蝗 6个种群之间 Nei's遗传相似度(I)及 Roger's遗传距离(D)见表 5。短额负蝗 3种群的 I值为 0.978～0.994,奇

异负蝗 3种群 I值为 0.962～0.996,短额负蝗与奇异负蝗 I值为 0.377～0.447,表明种内遗传相似度明显高于种间;而短额负

蝗 3种群 D值为 0.088～0.142,奇异负蝗 3种群 D值为 0.073～0.184,短额负蝗与奇异负蝗 D值为 0.661～0.712,表明种内

遗传距离明显低于种间。根据 Roger's遗传距离进行的聚类分析表明,两种负蝗被明显分为两支,在奇异负蝗 3个种群中,繁峙

种群与原平种群的遗传距离最小,地理距离也最近,基于 Roger's遗传距离的聚类分析中二者也首先聚在一起,然后与相距较

远的晋源种群相聚,短额负蝗相距较近的晋源种群与襄垣种群最先聚在一起,然后与相距较远的曲沃种群相聚,表明 2种负蝗
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的遗传距离与地理距离均存在明显的相关趋势(表 5和图 1)。

表 4 两种负蝗 6个种群在 10种酶上所表现的遗传多样性

Table4 SummaryofgeneticvariabilityattenenzymesinsixpopulationsofA.sinensisandA.peregrina

样本

Samples

每个基因座的平均

样本大小 Meansample
sizeperlocus

平均每个基因座的等

位基因数 Meannoof
allelesperlocus

多态基因座百分率

Percentageof
locipolymorphic*

平均杂合度 Meanheterozygosity
实际观察值

Direct-count

哈温平衡预期值

HdyWbg-expected
奇异负蝗-繁峙种群

A.peregrina-FS
64.1(3.0) 2.2(0.3) 56.3 0.070(0.026) 0.174(0.043)

奇异负蝗-原平种群

A.peregrina-YP
46.4(1.3) 2.1(0.3) 43.8 0.107(0.042) 0.180(0.053)

奇异负蝗-晋源种群

A.peregrina-JY
35.1(0.5) 1.7(0.2) 43.8 0.095(0.045) 0.178(0.053)

短额负蝗-晋源种群

A.sinensis-JY
41.6(1.6) 2.3(0.2) 68.8 0.072(0.024) 0.253(0.053)

短额负蝗-襄垣种群

A.sinensis-XY
44.0(2.0) 2.3(0.2) 68.8 0.096(0.028) 0.253(0.057)

短额负蝗-曲沃种群

A.sinensis-QW
38.1(0.8) 1.9(0.2) 56.3 0.083(0.029) 0.203(0.055)

*若 一 个 基 因 座 最 常 见 的 等 位 基 因 出 现 频 率 小 于 或 等 于 0.95,则 该 基 因 座 被 称 为 多 态 基 因 座 Alocusisconsideredpolymorphicifthe

frequencyofthemostcommonalleledoesnotexceed0.95;括号内为标准误 Standarderrorsinparenthesis

表 5 6个短额负蝗和奇异负蝗自然种群 Nei's遗传相似度和 Roger's遗传距离

Table5 Nei'sgeneticidentity(below diagonal)andRoger'sgeneticdistance(abovediagonal)amongsixpopulationsofA.sinensisand

A.peregrina

种群

Population

奇异负蝗-
繁峙种群

A.peregrina-FS

奇异负蝗-
原平种群

A.peregrina-YP

奇异负蝗-
晋源种群

A.peregrina-JY

短额负蝗-
晋源种群

A.sinensis-JY

短额负蝗-
襄垣种群

A.sinensis-XY

短额负蝗-
曲沃种群

A.sinensis-QW

奇异负蝗-繁峙种群 A.peregrina-FS 0.073 0.169 0.690 0.694 0.712
奇异负蝗-原平种群 A.peregrina-YP 0.996(78.8) 0.184 0.682 0.689 0.708
奇异负蝗-晋源种群 A.peregrina-JY 0.968(174.9) 0.962(98.0) 0.661 0.670 0.684
短额负蝗-晋源种群 A.sinensis-JY 0.399 0.410 0.447 0.088 0.142
短额负蝗-襄垣种群 A.sinensis-XY 0.391(296.4) 0.397(247.3) 0.432(155.2) 0.994 0.138
短额负蝗-曲沃种群 A.sinensis-QW 0.377(437.3) 0.384(367.1) 0.425(271.4) 0.978 0.980(191.8)

*下 角 为 Nei's遗 传 一 致 度,上 角 为 Roger's遗 传 距 离 Belowdiagonal:Nei(1978)unbiasedgeneticidentity;Abovediagonal:Modified

Rogersdistance(Wright,1978);括号内的值为地理距离(km)Geographicdistanceinparenthesis(km)

奇异负蝗和短额负蝗的F-统计量见表 6。两种负蝗平均FIS(FIS>0.513)均较高,表明大多数种群呈现杂合体缺乏现象。两

种 负蝗的平均 FST值都不显著偏离 0值(奇异负蝗 FST=0.087,p>0.05,短额负蝗 FST=0.045,p>0.05),表明两种负蝗种群

间的分化不明显。

3 讨论

本文所研究的两种负蝗在形态上较为相似,等位酶分析结果却表现出一定的种间差异和不同的遗传多样性。种内遗传多样

性是物种其他各水平多样性的重要来源,遗传变异,生活史特点、种群动态及其遗传结构都决定或影响着一个物种与其他物种

及其环境相互作用的方式,而且,种内遗传变异程度也决定其进化的潜势[15]。短额负蝗无论在基因座上还是等位基因上,其丰

富度都比奇异负蝗高,与短额负蝗基因座数目相比,奇异负蝗无 Idh-1基因座;短额负蝗的平均等位基因数目 A和多态基因座

百分率 P普遍高于奇异负蝗,故短额负蝗的遗传多样性高于奇异负蝗的遗传多样性,这与短额负蝗分布范围比奇异负蝗广泛、
能适应多种复杂的生境是一致的。在山西省,短额负蝗为广布种,奇异负蝗为东洋种,其分布范围比短额负蝗要局限的多,仅分

布在代县、太原、屯留、襄汾、蒲县、闻喜几个地区[3],低的遗传多样性可能是导致奇异负蝗比短额负蝗分布局限的一个原因。各

种群的 Ho均小于 He,表明每个种群均出现了杂合体缺乏现象。这可能是由于非随机交配等因素引起的,也可能存在不利于某

些 杂合子的自然选择。短额负蝗的平均FIS值(0.646)和奇异负蝗的平均FIS值(0.513)都比较高,表明 2种负蝗的大部分基因座

的基因型频率偏离了Hardy-Weinberg平衡。这种偏离也见于其它一些蝗虫种类[16～18],其具体机制不详,可能与内繁育、非随机

交配以及瓶颈效应等因素有关。
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表 6 短额负蝗和奇异负蝗在各个基因座的 F统计量

Table6 FstatisticsateachlocusofA.sinensisandA.peregrina
基因座位

locus

奇异负蝗 A.peregrina. 短额负蝗 A.sinensis
FIS FST FIT FIS FST FIT

Aat-1 0.074 0.018 0.090 0.732 0.014 0.736
Aat-2 0.479 0.084 0.522 0.171 -0.010 0.163
Ck-1 0.885 0.015 0.887 0.910 -0.022 0.908
Ck-2 0.966 0.019 0.967 1.000 -0.010 1.000
G3pdh 0.000 0.000 0.000 -0.065 -0.010 -0.076
Hex-1 1.000 0.078 1.000 1.000 0.083 1.000
Hex-2 0.901 0.277 0.929 1.000 0.001 1.000
Hex-3 0.901 0.277 0.929 1.000 0.001 1.000
Idh-1 - - - 0.332 0.032 0.354
Idh-2 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
Ldh 0.270 0.059 0.313 0.597 0.070 0.625
Mdh-1 0.737 0.010 0.740 0.000 0.000 0.000
Mdh-2 0.000 0.000 0.000 0.001 -0.002 -0.001
Me 0.337 0.130 0.423 0.657 -0.004 0.655
Pgi 0.017 0.039 0.055 0.766 0.061 0.780
Pgm -0.025 0.024 -0.000 0.439 0.161 0.529
平均值±标准误

Mean±SE
0.513±0.120 0.087±0.027 0.555±0.110 0.646±0.084 0.045±0.023 0.661±0.076

图 1 短额负蝗和奇异负蝗 6个种群以 Roger's遗传距离为基础的

聚类分析

Fig.1 ClusteranalysisbasedonRoger'sgeneticdistanceinsix

populationsofA.sinensisandA.peregrina

奇异负蝗 Me-c(0.318～0.740)和短额负蝗 Hex-1-a(0.800

～1.000)及 Ldh-b(0.487～0.750)等 位 基 因 频 率 表 现 出 由 北 向

南递增的梯度变异,表明 Me和 Hex、Ldh基因座上的等位基因

频率与负蝗地理分布存在一定的相关关系。这种梯度变异的进

一 步 证 实,可 揭 示 负 蝗 种 群 在 等 位 酶 基 因 座 上 的 地 理 变 异 及 等

位 基 因 对 环 境 的 适 应 性,也 为 进 一 步 揭 示 负 蝗 种 群 分 布 模 式 和

进化历史提供科学依据。
短额负蝗和奇异负蝗是典型的地域性分布种类,善于跳跃,

不 做 远 距 离 迁 飞,受 自 身 扩 散 能 力 的 限 制,从 理 论 上 讲,中 等 程

度 的 地 理 隔 离 可 显 著 限 制 种 群 之 间 的 基 因 交 流,从 而 导 致 种 群

之间产生遗传分化,但是等位酶数据表明,两种负蝗种内种群间的遗传分化并不显著(短额负蝗 FST=0.045±0.023,p>0.05,

奇异负蝗 FST=0.087±0.027,p>0.05),种群间高的遗传一致度(I)(短额负蝗为 0.978～0.994,奇异负蝗为 0.962～0.996)和

低遗传距离(D)(短额负蝗为 0.088～0.142,奇异负蝗为 0.073～0.184),也进一步说明短额负蝗和奇异负蝗种内种群间的遗传

分化不明显。自然因素(如风力和水流)或/和 人 类 的 生 产 活 动 有 可 能 促 进 了 种 群 间 的 基 因 交 流,从 而 降 低 了 遗 传 分 化。根 据

Wright和 Slatkin的 观 点,若 每 代 迁 入 个 体 数 Nm>1,基 因 流 就 足 以 抵 制 遗 传 漂 变 的 作 用,同 时 也 可 以 防 止 种 群 分 化 的 发

生[19,20]。

奇异负蝗和短额负蝗种内的 Nei's遗传一致度(I)(奇异负蝗为 0.962～0.996,短额负蝗为 0.978～0.994)明显高于种间的

I(0.379～0.451),而种内的 Roger's遗传距离(D)(奇异负蝗为 0.073～0.184,短额负蝗为 0.088～0.142)明显低于种间的 D

(0.661～0.712)。对 果 蝇 Drosophilawillistoni的 研 究 表 明:种 团 和 地 理 种 群 间 的 平 均 遗 传 距 离 为 0.031±01007,亚 种 间 为

0.230±0.016,近缘种间为 0.581±0.0039,非近缘种间为 1.056±0.068,后来的研究进一步证明了这些数据是具有普遍意义

的[21]。由此可知,奇异负蝗和短额负蝗属于近缘种,这与形态分类结果[2]和核型分析结果[7]相吻合,表明等位酶分析能较好地

反 映 负 蝗 同 属 种 间 亲 缘 关 系 及 种 内 种 群 间 遗 传 分 化,若 推 断 更 高 阶 元 的 系 统 发 生,则 需 结 合 其 他 性 状 及 遗 传 标 记 进 行 综 合

分析。

References:

[1] WangJY,YaoSH,ZhouJ.TheharmingoflocustsinGuiyangandtheprophylaxisandtreatments.JournalofGuizhouNormal

University(NaturalScience),1998,16(3):1～4.

0852 生 态 学 报 25卷



[2] ZhengZM.TheTaxonomyofGrasshopper.Xi’an:ShaanxiNormalUniversityPress,1993.76～80.

[3] ZhangJY,eds.GrasshoppersinShanxi.Taiyuan:ShanxiScienceandTechnologyPress,1995.50～53.

[4] LiuCM,LianZM.ComparisonsofdiversityofgrasshoppercommunityinfragmentaryforestofNanniwan.ActaEcologicaSinica,

2003,23(6):1222～1229.

[5] LianZM,YuGZ.Analysisontheedgeresponsesofgrasshopperstotheedgezonebetweenfieldlandandwasteland.ActaEcologica

Sinica,2001,21(8):1269～1275.

[6] YanZC,ChenYL.EffectofgrazingonhabitatstructureandhabitatselectionofgrasshoppersofLeymuschinensisprairie.Acta

EcologicaSinica,1998,18(3):278～282.

[7] YaoSH,WangJY,ZhouJ,WuCM.Clusteranalysisofthekaryotyperesemblance-nearcoefficientsofninelocustspecies.Acta

EntomologicaSinica,1998,41(2):135～139.

[8] XuPL,XieAL,GuXM.AcomparativestudybetweentwoAtractomorphasofESTisozymes.ActaEntomologicaSinica,2001,19

(3):36～38.

[9] HanFY,YanHF.NutritionalcomponentsofAtractomorphasinensisandtheevaluationofitsutilization.EntomologicalKnowledge,

2002,39(1):57～59.

[10] WangSL,ShengCF,QiaoCL.GeneticvariabilityofPlutellaxylostella(Lepidoptera:Plutellidae)populationfrom different

geographies.ActaEcologicaSinica,2002,22(10):1718～1723.

[11] WangZR.PlantAllozymeAnalysis.Beijing:SciencePress,1998.

[12] SwoffordDL,SelanderRB.BIOSYS-1:aFORTRANprogramforthecomprehensiveanalysisofelectrophoreticdatainpopulation

geneticsandsystematics.JournalofHeredity,1981,72:419～426.

[13] GoudetJ.FSTAT(vers.1.2):acomputerprogramtocalculateF-statistics.J.Hered,1995,86:485～486.

[14] WeirBS,CockerhamCC.EstimatingF-statisticsfortheanalysisofpopulationstructure.Evolution,1984,38:1358～1370.

[15] XieGW,YanHM,ZhangW H,eds.BiodiverisityConservationandUtilization.Hu’nan:Hu’nanScienceandTechnologyPress,

2001,1～2.

[16] LiCL,DuanYH,LuFP,etal.GeneticdifferentiationamongfourpopulationsofChinesericegrasshopperOxyachinensis.Acta

ZoologicaSinica,2004,50(2):187～192.

[17] LiCX,DuanYH,ZhengXY,etal.GeneticstudiesoneightpopulationsofeightlocustspeciesfromShanxiProvince,China.Acta

GeneticaSinica,2003,30(2):119～127.

[18] LiCX,ZhengXY,MaEB.GeneticdifferentiationofdifferentpopulationsoffourlocustspeciesinChina.ActaGeneticaSinica,2003,

30(3):234～244.

[19] WrightS.EvolutioninMendelianpopulation.Genetics,1931,16:97～159.

[20] SlatkinM.Ameasureofpopulationsubdivisionbasedonmicrosatelliteallelefrequency.Genetics,1995,139:457～462.

[21] XuG,GuoYY,WuKM.AllozymevariationswithinandamongfivegeographicpopulationsofHelicoverpaarmigera(Hübner).Acta

EntomologicaSinica,2000,43(Suppl.):63～69.

参考文献:

[1] 王景佑,姚世鸿,周江.贵阳地区蝗虫的危害与防治.贵州师范大学学报(自然科学版),1998,16(3):1～4.

[2] 郑哲民.蝗虫分类学.西安:陕西师范大学出版社,1993.76～80.

[3] 张经元主编.山西蝗虫.太原:山西科学技术出版社,1995.50～53.

[4] 刘缠民,廉振民.南泥湾片段森林蝗虫群落多样性比较.生态学报,2003,23(6):1222～1229.

[5] 廉振民,于广志.农田-荒地边缘地带中蝗虫边缘反应分析.生态学报,2001,21(8):1269～1275.

[6] 颜忠诚,陈永林.放牧对蝗虫栖境结构的改变及其对蝗虫栖境选择的影响.生态学报,1998,18(3):278～282.

[7] 姚世鸿,王景佑,周江,等.九种蝗虫核型近似系数的聚类分析研究.昆虫学报,1998,41(2):135～139.

[8] 徐萍莉,谢爱林,谷晓明.2种负蝗酯酶同工酶的比较研究.贵州师范大学学报(自然科学版),2001,19(3):36～38.

[9] 韩凤英,阎海芳.短额负蝗的营养成分与利用评价.昆虫知识,2002,39(1):57～59.

[10] 王少丽,盛承发,乔传令.不同地理种群小菜蛾的遗传多样性分析.生态学报,2002,22(10):1718～1723.

[11] 王中仁.植物等位酶分析.北京:科学出版社,1998.

[15] 谢国文,颜亨梅,张文辉,等编著.生物多样性保护与利用.湖南:湖南科学技术出版社,2001.1～2.

[17] 李春选,段毅豪,郑先云,等.山西省 8种蝗虫 8个种群的遗传学研究.遗传学报,2003,30(2):119～127.

[18] 李春选,郑先云,马恩波.中国 4种蝗虫不同种群的遗传分化.遗传学报,2003,30(3):234～244.

[21] 徐 广,郭予元,吴孔明.棉铃虫地理种群的等位酶变异.昆虫学报,2000,43(增刊):63～69.

185210期 卢芙萍 等:山西省六个负蝗种群的遗传多样性


