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飞蝗(Locusta migratoria)地理种群 
在中国的遗传分化*

张民照  康  乐**

(农业害虫鼠害综合治理研究国家重点实验室 中国科学院动物研究所, 北京 100080) 

摘要    随机扩增多态 DNA(RAPD)的方法被用于研究中国飞蝗 11 个地理种群的遗传分化、种
群间相互关系以及空间隔离在种群分化中的作用. AMOVA对所有种群变异分析说明包含在种群
内的变异(79.55%)显著高于种群间的(20.45%), 种群间分化程度显著; 所有种群划分成四个大的
地区组, 组内的变异占总变异的 82.99%, 显著高于包含在组间的(17.01%), 地区间的种群分化显 
著. 对四个组进行两两比较, 保留在组内的变异都极显著高于组间的变异, 说明这些组间的种群
分化显著. 其中, 组间种群差异最大的是海南和西藏种群, 变异约是组内种群间的 7 倍; 差异最
小的是海南与新疆和内蒙古地区, 组间仅是组内种群间的 0.5 倍. 用遗传距离和空间距离进行
Mantel 测验发现它们存在极显著的相关性(P<0.01), 说明地理隔离在飞蝗地理种群分化的过程中
起重要的作用, 飞蝗地理种群的分化与地理隔离关系密切. 飞蝗种群聚类分成由黄淮平原、新疆
和内蒙古、西藏和海南种群组成的四大分支. 主成分分析发现 11 个种群明显聚集成 4 簇: 黄淮  
平原种群、新疆和内蒙古种群、海南种群和西藏种群. 所有个体聚类则分成 5个分支: 黄淮平原
种群、海南种群、新疆和内蒙古种群、新疆哈密种群和西藏种群. 飞蝗在中国东部呈明显的连续
和梯度变异特点, 进一步划分亚种既不实际也无必要. 对中国主要飞蝗地理种群的亚种地位进行
了讨论.  
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飞蝗(Locusta migratoria L.)广泛分布在东半球, 
长期以来一直被认为是最重要的农业害虫和模式昆

虫. 飞蝗的分布区包括热带、亚热带、温带和寒温带. 

由于其广泛的地理分布和适应性, 许多地理种群在
形态、生活史、生理学等方面产生了明显的分化[1~5]. 
基于形态测量学的方法, 有 10 个飞蝗地理宗被给予
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了亚种的地位[6], 其中有的亚种地位仍存在争议[1,2,4], 
有些地区的地理种群亚种地位尚待确定[2]. 有学者建
议全世界的飞蝗只划分为热带和非热带两类即可[2]. 

北半球的沙漠成为飞蝗地理种群基因交流的天

然屏障, 单化性和多化性的飞蝗可以较容易分为两
大类, 即产生滞育卵和非滞育卵的类群 [2], 但是在中
国的东部这种隔离不明显, 单化性和多化性的飞蝗
是连续分布的 [3,4] , 这种以卵是否滞育来划分亚种的
依据也是不充分的. 事实上, 在日本滞育卵的比例从
南到北逐渐增加[5], 新疆哈密的地理种群一年也可发
生二代 [7] , 因此有研究建议热带和南半球的飞蝗(非
滞育的)可认为是非洲飞蝗(L. m. migratorioides)亚 
种 [2]. 微卫星标记技术的研究有类似的结果, 海南的
地理种群似可区别于中国大陆的其他地理种群, 新
疆、内蒙古、东北和黄淮平原可做为一个亚种对待[8]. 
根据形态测量学的研究结果, 康乐和陈永林[4]曾指出

中国黄淮地区的飞蝗具有相对的独立性, 与菲律宾
的种群关系较远, 新疆的飞蝗种群与俄罗斯高加索
的飞蝗极为相近, 中国北方的地理种群是介于亚洲
飞蝗(L. m. migratoria)和东亚飞蝗(L. m. manilensis)的
过渡性地理种群. 形态测量学的方法所得研究结果
与其他研究方法所得的结果有相同的部分也有不同

的部分. 因此, 不同的研究方法和策略, 产生不同的
研究结果是正常的. 同时, 散居型飞蝗在时间和空间
上都是连续发生的 [3,4] , 当在野外大规模和连续取样
时, 明确划分出某一地理种群属于某一特定亚种变 

得非常困难. 特别是飞蝗的迁飞习性使得地理上相
近的种群的基因交流非常频繁.  

随机扩增多态DNA (random amplified polymor- 
phic DNA, 简称RAPD)是一种DNA分子水平上的分
子标记和检测技术[9], 具有简单、快速、组织需要量
少等优点, 被大量地用于昆虫种群遗传和系统发生
等方面的研究[10]. 微卫星因其高度的多态性在动物
群体遗传学中被广泛使用[11]. 但任何一种标记技术
都有一定的局限性[11,12], 因此, 多种标记技术的联合
应用往往会取得更好的效果[13]. 经过多次的实验条
件优化, 飞蝗RAPD的结果都具有很高的稳定性和可
重复性[14], 与其他研究方法和技术对比研究飞蝗的
种群遗传学是非常有意义的.  

本文使用优化的RAPD方法[14]对我国的 11 个飞
蝗地理种群进行大规模的遗传分析, 以揭示飞蝗种
群间的遗传分化以及种群分化与地理分布的关系 , 
同时探讨中国飞蝗地理种群的亚种地位.  

1  材料和方法 

1.1  种群的取样 

于 1996~1999年在生长季节从我国 11个地区采
集飞蝗成虫样本(表 1, 图 1), 带回室内或在普通条件
下饲养, 或在−20℃冰箱中保存. 这 11 个地理种群总
体上代表了中国飞蝗主要代表性地理种群. 每个地
理种群的 10头个体用于 RAPD分析.  

 

表 1  种群的取样地点、种群和个体代码以及样点间的空间距离 
种群间的空间距离/km 

取样地点 种群及个体代号
Ab-XJ Bh-XJ Hm-XJ Bm-NM Dg-TJ Ts-JS Hz-JS Sp-HN Sy-HI Ls-TB Rk-TB

艾比湖, 新疆 Ab-XJ1-10 0           

博斯腾湖, 新疆 Bh-XJ1-10 550 0          

哈密, 新疆 Hm-XJ1-10 1201 760 0         

巴盟, 内蒙古 Bm-NM1-10 2706 2230 1480 0        

北大港, 天津 Dg-TJ1-10 3748 3281 2520 1080 0       

铜山, 江苏省 Ts-JS1-10 3800 3332 2635 1258 506 0      

洪泽湖, 江苏省 Hz-JS1-10 4023 3510 2836 1475 633 211 0     

遂平, 河南省 Sp-HN1-10 3514 3033 2337 1088 719 352 492 0    

三亚, 海南省 Sy-HI1-10 3937 3478 3103 2522 2416 1932 1901 1716 0   

拉萨, 西藏 Ls-TB1-10 1924 1446 1433 2084 2872 2666 2810 2321 2131 0  

日喀则, 西藏 Rk-TB1-10 1850 1482 1605 2401 3196 2997 3124 2634 2335 324 0 
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图 1  取样地点在我国部分地区的分布示意图 

地图上黑点代表飞蝗取样地点, 种群代码标注在各取样地点周围 

1.2  DNA的抽提和 RAPD扩增 

基因组DNA的抽提和RAPD扩增条件按我们以
前的步骤进行[14].  

1.3  数据分析 

根据RAPD分析软件的要求用强扩增带(即亮带)
作为标记编写 01 数据输入文件 . 由RAPDDIST v 
1.0[15]生成并经Lynch和Milligan法纠正 [16]的Nei距离
[17] 用来对所有种群UPGMA聚类. 对所有个体则用
RAPDPLOT[15]生成的 1−M距离UPGMA聚类, 其中M 
= Nab/Nt, Nab是两个个体A和B匹配带的总数(即同时
有或无的带), Nt是扩增的总带数. 用SPSS v 10.0对所

有种群和个体分别进行主成分分析.  
软件AMOVA-PREP v 1.01[18]可将RAPD数据转

化成被AMOVA v 1.5[19]识别的格式, 其生成的欧氏
距离[20]用AMOVA处理, 把总变异分解 2 或 3 个等级
结构. 校正Nei距离和欧氏距离跟空间距离的相关性
则用软件TFPGA v 1.3[21]中的Mantel测验[22]来确定.  

2  结果 

2.1  RAPD扩增的产物 

使用 Operon公司的 Kit A和 B两组引物, 共筛
选出 11 个扩增效果稳定的引物, 扩增产物的大小范
围分别是 449~2295 bp和 480~2318 bp. 每个wh 体扩
出的总带数范围分别是 1~8 和 2~13 条, 平均分别是
2.45~5.44和 4.80~7.86条(表 2, 图 2). 在扩增的总带
数中 95.04%是多态的, 只有 4.96%是单态的. 在筛选
出的 11个引物中, 82%的引物可扩出多态的带, 说明
RAPD可展示飞蝗个体较高的遗传多样性.  

2.2  飞蝗种群的分化 

飞蝗种群间的校正 Nei距离分析表明, 地区内种
群平均遗传距离都在 0.1 以下, 如黄淮平原 4 个种群
间的遗传距离平均为 0.0951, 新疆和内蒙古种群间 
的遗传距离平均为 0.0786, 西藏的 2 种群间的为
0.0561(表 3). 地区间种群的平均遗传距离则都在 0.1
以上, 如新疆和内蒙古种群与黄淮平原、海南和西藏
种群间的遗传距离分别为 0.1022, 0.1092, 0.1475. 种  

 
表 2  RAPD所用的引物、产物的大小和数目及多态带数目 

引物名称 
引物序列 

(5′-3′) 
产物的 

大小范围/bp 
各引物对不同 

个体扩出带数范围 
各引物扩增 

所有个体的总带数 
各引物得到的 
多态带数/% 

POA11 CAATCGCCGT 449-1650 2-6 599 5 (83) 

POA12 TCGGCGATAG 545-2295 2-8 577 8 (100) 

POA15 TTCCGAACCC 640-1670 1-4 270 4 (100) 

POB05 TGCGCCCTTC 617-1969 4-9 741 9 (100) 

POB07 GGTGACGCAG 535-1536 2-8 527 6 (75) 

POB11 GTAGACCCGT 567-1778 3-8 620 8 (100) 

POB13 TTCCCCCGCT 536-2129 4-13 865 13 (100) 

POB14 TCCGCTCTGG 521-1727 2-10 717 10 (100) 

Primera) ACCCCCGAAT 480-2014 2-12 644 12 (100) 

POB19 ACCCCCCAAT 532-2318 3-12 855 12 (100) 

POB20 GGACCCTTAC 524-1655 3-11 703 11 (100) 

a) 此引物是我们合成的, 为叙述方便把它指定为 B 组中的引物 
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图 2  用 POB19引物和博斯腾湖种群个体扩增的结果 

MK1, MK2 分别是用HindⅢ/EcoRⅠ双酶切λ DNA和用BstNⅠ酶切PBR322的标准分子量(SABC). 1~9示用博斯腾湖 
种群的个体扩增的结果, CK示阴性对照 

 
表 3  11个地理种群的校正 Nei距离(对角线下)和欧氏距离(对角线上) 

种群 Ab-XJ Bh-XJ Hm-XJ Bm-NM Dg-TJ Ts-JS Hz-JS Sp-HN Sy-HI Ls-TB Rk-TB 

Ab-XJ 0.000 0.0831 0.2600 0.1007 0.2536 0.2410 0.2120 0.2177 0.2504 0.4457 0.4332 

Bh-XJ 0.0575 0.000 0.2889 0.0949 0.2562 0.2969 0.2331 0.2422 0.2153 0.3817 0.3749 

Hm-XJ 0.0918 0.1105 0.000 0.1787 0.2794 0.2957 0.2393 0.2171 0.2790 0.3400 0.3122 

Bm-NM 0.0618 0.0743 0.0759 0.000 0.1704 0.2024 0.1539 0.1666 0.1656 0.2685 0.2637 

Dg-TJ 0.1131 0.1134 0.1149 0.0975 0.000 0.1626 0.0581 0.1179 0.1726 0.3001 0.2753 

Ts-JS 0.1194 0.1251 0.1372 0.1169 0.1017 0.000 0.0537 0.0543 0.1984 0.3391 0.3073 

Hz-JS 0.0732 0.086 0.0686 0.0605 0.0357 0.0351 0.000 0.0254 0.1590 0.3087 0.2687 

Sp-HN 0.1027 0.1115 0.1046 0.0907 0.0795 0.0552 0.045 0.000 0.1525 0.2976 0.2706 

Sy-HI 0.1202 0.106 0.1164 0.0942 0.0965 0.1036 0.1018 0.088 0.000 0.2534 0.2184 

Ls-TB 0.1736 0.1572 0.1359 0.115 0.1134 0.1346 0.134 0.122 0.1095 0.000 0.0447 

Rk-TB 0.1759 0.1595 0.1393 0.1237 0.1181 0.124 0.1253 0.1128 0.1005 0.0561 0.000 

 
群间遗传距离最小的是江苏的两个种群, 最大的是
新疆哈密和西藏日喀则种群. 地区间飞蝗种群遗传
距离明显高于地区内种群的遗传距离, 说明地区间
的种群分化高于地区内种群. 

用 AMOVA对欧氏距离(表 3)进行总变异种群内
和种群间的分割(表 4), 包含在种群间和种群内的变
异分别是 3.24和 12.59, 占总变异的 20.45%和 79.55%, 
包含在种群内的变异显著高于种群间的(P<0.0001, 
置换数为 9999), 说明各种群间分化程度显著. 

根据上述研究结果将所有种群划分为下列 4 个
组: 新疆和内蒙古、西藏、淮海平原和海南的种群. 

AMOVA 对所有组的变异分割(表 4), 组内所占总变
异的比例(82.99%)显著高于组间所占的比例(17.01%), 
说明各组间种群分化显著. 对所有组和种群的变异
进行 3级分割, 组间、组内种群间和组内种群内的变
异分别占总变异的 13.59%, 9.44%和 76.97%, 包含在
组内的所有变异显著高于包含在组间的变异, 4 个组
间的飞蝗种群分化仍然显著. 对所有组进行两两比
较, 包含在组内的变异都显著高于组间的变异, 组间
种群分化显著. 其中, 组间种群差异最大的是海南和
西藏种群, 约是组内种群间的 7 倍, 说明两组间差异
显著. 其次是黄淮平原和西藏种群, 组间是组内的  
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表 4  飞蝗地理种群 AMOVA分析结果 

方差来源 自由度(d.f.) 离差平方和 SSD 离均差平方和 MSD 方差分量 %总方差 概率 P值 

所有种群: 种群间 10 449.59 44.96 3.24 20.45 < 0.0001 

种群内 99 1246.30 12.59 12.59 79.55 < 0.0001 

所有组: 组间 3 327.49 109.16 3.60 17.01 < 0.0001 

组内 106 1861.10 17.56 17.56 82.99 < 0.0001 

所有组及种群: 各组间 3 327.49 109.16 2.87 13.59 < 0.0001 

组内种群间 7 253.20 36.17 1.99 9.44 < 0.0001 

种群内 99 1607.90 16.24 16.24 76.97 < 0.0001 

海南 vs黄淮平原  1 59.66 59.66 1.85 9.40% < 0.0001 

组内种群间 3 90.1 30.03 1.35 6.87% < 0.0001 

种群内 45 742.60 16.50 16.5 83.74% < 0.0001 

海南 vs新疆内蒙古  1 69.55 69.55 1.39 6.54% < 0.0001 

组内种群间 3 141.85 47.28 3.04 14.32% < 0.0001 

种群内 45 757.40 16.83 16.83 79.14% < 0.0001 

海南 vs西藏 1 71.55 71.55 3.78 18.91% <0.0001 

组内种群间 1 21.12 21.12 0.55 2.77% 0.013 

种群内 27 422.43 15.65 15.65 78.33% <0.0001 

黄淮平原 vs新疆内蒙古 1 120.53 120.53 2.05 9.87% <0.0001 

组内种群间 6 231.95 38.66 2.22 10.70% <0.0001 

种群内 72 1185.60 16.47 16.47 79.42% <0.0001 

黄淮平原 vs西藏 1 139.67 139.67 4.19 19.81% <0.0001 

组内种群间 4 111.22 27.80 1.21 5.71% <0.0001 

种群内 54 850.63 15.75 15.75 74.47% <0.0001 

新疆内蒙古 vs西藏 1 156.58 156.58 4.34 18.98% <0.0001 

组内种群间 4 162.96 40.74 2.48 10.85% <0.0001 

种群内 54 865.43 16.03 16.03 70.17% <0.0001 

统计包括: 自由度、离差平方和(SSD)、离均差平方和(MSD)、方差分量估算、方差分量占总方差的百分率(%总方差)以及偶然获得更大分
量的概率(P)(置换数是 9999) 
 

3.5 倍, 两组间差异也比较明显. 海南和黄淮平原组
间是组内的 1.4 倍; 黄淮平原与新疆和内蒙古组间是
组内的0.9倍; 新疆和内蒙古与西藏组间是组内的1.8
倍. 组间和组内差异最小的是海南、新疆和内蒙古种
群, 组间仅是组内的 0.5 倍. 但是无论哪两个地区组
合的比较, 保留在组内种群个体内的变异都显著高
于组间的变异 , 说明这些地区的种群分化显著 . 因 
此, 我国飞蝗地理种群间无论用哪种等级方式进行
变异分析, 变异的绝大部分都来自组内种群, 包含在
其内部的变异显著高于包含在组间的变异. 

2.3  遗传距离和空间距离的相关性 

用校正Nei距离和欧氏距离两种遗传距离(表 3)
分别与空间距离(表 1)进行Mantel测验, 结果表明飞
蝗种群间的遗传距离随空间距离的增加而有增大的

趋势, 两对矩阵存在极显著的正相关性(R1 = 0.3633, 
P1 = 0.006; R2 = 0.4308, P2 = 0.001). 校正Nei距离用 

空间距离可表示为Y1 = 1.096×10−5 X1 − 0.08; 欧氏距
离可表示为Y2 = 3.92×10−5 X2 −0.14, 其中Y是遗传距
离, X是空间距离. 两种遗传距离和空间距离的显著
相关说明空间地理隔离在飞蝗地理种群分化的过程

中起比较重要的作用. 遗传距离和空间距离呈线性
正相关, 空间距离越大遗传距离越大, 种群间分化程
度越高, 飞蝗种群的分化符合距离隔离模型.  

在更小的空间尺度上, Mantel测验新疆和内蒙古
与黄淮平原种群的校正 Nei 遗传距离和空间距离相
关性发现, 新疆和内蒙古种群的两矩阵的相关系数
是 0.373(P = 0.04), 而黄淮平原种群的相关系数是
0.7266(P = 0.017), 说明新疆和内蒙古与黄淮平原的
种群分化跟空间距离仍然有显著的关系.  

2.4  聚类分析 

用 Lynch 和 Milligan 校正的 Nei 距离(表 3)对所
有种群聚类, 出现四个独立的分支(图 3): 分别由黄  
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图 3  用校正 Nei距离对所有地理种群 UPGMA聚类图 

节点旁的数字是 1000次自举支持率(%) 
 

淮平原的 4个种群(Dg-TJ, Hz-JS, Ts-JS和 Sp-HN), 新
疆和内蒙古的 4 个种群(Ab-XJ, Bh-XJ, Hm-XJ 和
Bm-NM), 西藏 2个种群(Ls-TB, Rk-TB)和海南 1个种
群(Sy-HI)组成. 海南种群以较低的自举支持率(48%)
和西藏种群聚类在一起. 黄淮平原与新疆和内蒙古
的种群也以较低的自举支持率(32%)聚类在一起. 西
藏和海南种群分支处于聚类图的基部, 暗示它们最
先从其他地理种群分化出来, 与其他种群的关系较
远, 而黄淮平原、新疆和内蒙古种群的亲缘关系则较
密切. 

黄淮平原的 4 个种群(Dg-TJ, Hz-JS, Ts-JS 和
Sp-HN)相聚在一起, 自举支持率都在 70%以上, 说明

这些种群关系非常密切. 在新疆的 3 个种群(Ab-XJ, 
Bh-XJ 和 Hm-XJ)中, 艾比湖和博斯腾湖种群相聚的
自举支持率高达 81%, 说明两个单化性的新疆种群
关系十分密切. 两种群又与内蒙古单化性的巴盟种
群聚类, 自举支持率也达到 51%. 在新疆 3个种群中, 
内蒙古巴盟种群比新疆哈密种群与新疆其他两种群

的关系更为密切. 西藏的两个种群以 100%的自举支
持率聚类在一起, 聚类结果完全支持两个种群的亲
源关系.  

对所有种群进行主成分分析, 前 3个主成分占总
变异的 77.4%, 11个飞蝗种群明显聚集成 4簇(图 4): 
黄淮平原种群、新疆和内蒙古种群、海南种群和西藏

种群, 对所有种群进行了很好地划分, 支持 RAPD对
种群的聚类结果. 

对所有个体聚类时可形成 5 个分支(图 5), 一个
较大的分支包括黄淮平原的 4个种群(Sp-HN, Hz-JS, 
Ts-JS 和 Dg-TJ), 另一个分支由海南种群组成, 第 3
个较大分支包括新疆和内蒙古的 3 个单化性种群
(Bh-XJ, Ab-XJ和Bm-NM), 第 4个分支包括新疆哈密
的二化性种群(Hm-XJ), 第 5 个分支包括西藏的两个
种群. 西藏两个种群、新疆哈密、新疆博斯腾湖与艾
比湖、内蒙古巴盟、海南和黄淮平原 4个种群获得了 

 

 
图 4  中国飞蝗 11个地理种群主成分分析图 

 
www.scichina.com 



 
 
 
 
 
 

226 中国科学 C辑 生命科学 第 35卷 
 

 
 

 

图 5  用 1−M矩阵对所有个体的 UPGMA聚类图 
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很好的归类 . 西藏两个种群独立分支 , 个体混合聚 
类, 说明种群间存在基因交流. 新疆二化性的哈密种
群独立成一支, 与新疆的其他两个单化性种群之间
没有重叠. 新疆博斯腾湖、艾比湖和内蒙古巴盟的 3
个单化性种群归成一大类. 黄淮平原的种群也构成
一大类, 4个种群关系密切而且存在明显的基因交流, 
同时也包括了海南、 新疆艾比湖和内蒙古巴盟的极少

数个体.  
对所有个体进行主成分分析(图 6), 前 3 个主要

成分占总变异的 46.6%, 所有个体整体上分为 3个较
密集的大组, 第一个大组多数是由黄淮平原的个体
组成 , 其中有少量其他种群的个体 (Bm-XJ04 同
Sy-HI01, 02, 06, 08). 另一个是由新疆和内蒙古个体
组成, 本组又可分成两个小组, 其中一个小组是由多
个哈密种群个体组成, 夹杂艾比湖、巴盟的个体; 另

一个小组则由新疆其他种群个体组成, 此小组内还
有海南种群的 3个个体混在其中. 第 3组由西藏飞蝗
的所有个体组成, 但还包括海南种群的 3 个个体. 海
南种群则分散在以上 3个分组中, 其中 4个个体和黄
淮平原的个体聚在一起, 3 个个体和新疆内蒙古的种
群聚在一起, 3 个个体和西藏种群个体聚在一起. 总
的看来, 黄淮平原的个体基本聚在一起, 西藏种群的
个体全部聚在一起, 新疆和内蒙古的种群分为单化
性和二化性两个小组, 海南种群的个体分散在这 3个
组之中.  

3  讨论 

3.1  RAPD的可靠性 

RAPD扩增反应体系中许多因素都可影响其结
果[12], 在我们的优化实验中, 尽管一定范围内反应体 

 

 
图 6  所有个体的主成分分析图 
个体名称仅取个体代码的前两位 
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系中的某些成分有所改变, 但是扩增结果特别是亮
带仍然稳定不变[14]. 本研究中, 为了得到重复性的结 
果, 常在不同的时间扩增以前扩增过的个体来检查
重复性, 得到基本相同的结果. 同时我们严格控制反
应条件, 对 11 个种群所有个体的扩增使用相同的扩
增体系, 再者在创建数据时选择那些扩增稳定、明亮
的条带, 因此, 本研究中的RAPD数据在所有种群间
具有可比性. 如果预先进行细致的优化工作, 分析时
严格控制反应条件, RAPD的结果在种群间具有可比
性[9]. 另外, RAPD可检测到较高的飞蝗种群遗传多
样性, 是比较适合于飞蝗地理种群遗传分化的研究. 
任何单一的研究方法和分子标记技术都有其局限性. 

3.2  飞蝗种群的分化 

从校正 Nei遗传距离上看, 新疆和内蒙古、黄淮
平原、西藏等地区种群间的校正 Nei遗传距离明显小
于这些地区间的种群间的遗传距离, 地区间的种群
存在的遗传变异要高于地区内的种群, 地区内的种
群存在的分化要小于地区间种群的分化. 

AMOVA分析说明飞蝗种群的变异大部分来自
种群内, 种群间则较少, 包含在种群内的变异是种群
间的 4 倍, 两者差异显著; 包含在组内的变异也显著
高于组间的; 组内种群间的变异显著小于种群内的
变异. 这一结果与小麦切叶蜂的研究类似, 其种群内
的变异占 71.6%, 地区间和种群间的变异占 28.4%[23], 
白千层象甲也有类似情况[24]. 但是, 与美洲血黑蝗的
分析结果[25]相反, 这可能与美洲血黑蝗迁移能力较
弱有关.  

飞蝗种群组间和种群间的分化占较少比例的原

因之一可能是因飞蝗的迁飞引起的. 迁飞对飞蝗不
同地理种群的基因交流、遗传多样性具有重要的影 
响. 当迁飞发生时, 不同地理种群的飞蝗可能进行交
配, 从而使种群间个体的基因型趋于一致, 导致种群
间的分化程度降低, 遗传多样性降低.  

通常飞蝗种群间存在空间的隔离, 种群间的空
间距离越大 , 基因交流就越少, 种群分化程度就越 
大. 因此, 空间隔离也是决定飞蝗地理种群遗传分化
的重要因素之一. Mantel测验显示飞蝗种群的空间距
离和两种遗传距离极显著正相关(P<0.01); 在较小的

地理范围内, 例如新疆和内蒙古、黄淮平原, 我们发
现空间距离和校正 Nei 遗传距离仍然有显著的正相
关(0.01<P<0.05), 说明空间隔离和种群的分化有非常
密切的关系. 空间隔离和飞蝗的迁飞相比, 迁飞并没
有完全抵消空间隔离在飞蝗种群分化中所起的作用, 
空间隔离对种群分化的影响要大于飞蝗迁飞的作用. 
在较小的地理范围内空间隔离的作用有所降低, 迁
飞的作用可能增大, 两者在飞蝗种群分化过程中的
时空上的动态作用还有待进一步深入的研究.  

飞蝗可能起源于热带地区, 由于它具有较强的
适应性, 使它成为了世界广布种. 同时它的栖息地又
限于河流、湖泊沿岸和滨海滩涂, 实际分布区和栖息
地呈间断性. 因此, 空间地理的隔离在种群分化中起
着重要的作用, 迁飞往往是当种群密度达到很高时
才发生. 迁飞的距离受多种因素影响, 对种群分化的
影响只在有限范围内. 新疆哈密的种群的分化集中
表现在对哈密当地气候条件的适应, 抗寒性的研究
也证明了这一点[26]. 因此, 飞蝗的化性在种群的分化
中也起一定的作用, 尽管化性对新疆种群的形态测
量特征影响不明显[3,4]. 用单化性和多化性来区别东
亚飞蝗和亚洲飞蝗曾被认为是一个可靠的标准[1].  

3.3  飞蝗亚种的地位 

种群(图 3)和个体(图 5)UPGMA聚类都显示所有
种群得到很好的归类. 11个种群基本上是按地理区域
聚类成四大分支: 新疆和内蒙古地区的种群、黄淮平
原的种群、西藏种群和海南种群, 但是支持这四大分
支的自举支持率都较低(<50%), 说明这四大分支的
关系比较松散. 再者在种群用校正Nei距离NJ聚类时
(未提供图), 四大分支的相对位置有所变化, 新疆和
内蒙古种群的分支处在聚类图的基部, 黄淮平原、西
藏和海南 3 个分支聚在一起. 因此, 新疆和内蒙古的
种群不能与黄淮平原的种群划归一类, 这与传统分
类学和形态测量学的结果是一致的. 新疆和内蒙古
的种群应属于亚洲飞蝗(L. m. migratoria), 形态测量
学的研究所证明它们与高加索地区的亚洲飞蝗有很

好的归类[4,5]. 黄淮平原的 4 个种群虽然与新疆和内
蒙古种群聚类在一起(图 3), 但两者的自举支持率有
很大的不同, 黄淮平原的 4 个种群自举支持率都在

 
SCIENCE IN CHINA Ser. C Life Sciences 



 
 
 
 
 
 
第 3期 张民照等: 飞蝗(Locusta migratoria)地理种群在中国的遗传分化 229 

 

 
70%以上, 而与新疆和内蒙古的种群自举支持率相对
较低, 说明黄淮平原种群间关系比新疆和内蒙古种
群间的关系更加密切. 黄淮平原种群间存在较广泛
的基因交流, 而与新疆和内蒙古种群间的基因交流
则相对较少. 另外, 飞蝗种群的分化随地理分布呈现
梯度变异的特点, 在中国东部地区由于没有天然的
地理屏障, 这一特点会更为明显. 当取样逐渐增加时
种群间的分化和变异就表现为连续的. 当取样扩大
时, 我国东部地区偏北的种群就会与内蒙古和新疆
的种群比较接近, 往南则与海南的种群相接近 , 因 
此, 可以发现有些种群带有明显的过渡特征[3,4]. 事
实上, 抗寒性的研究也充分说明了飞蝗从海南到辽
宁抗寒性的连续变异[27]. 由于我们的研究和其他相
关研究没有对中国大陆南部的种群、菲律宾的种群和

中亚的种群进行取样和研究, 将黄淮平原和中国北
部的种群划归同一亚种[8]的证据是不充分的. 如果将
中亚或菲律宾的种群选为外群的话, 聚类的结果有
可能又是另外的一种情况. 综上所述, 将海南的种群
确定为典型的东亚飞蝗(L. m. manilensis)是合理的.  

西藏两个飞蝗种群无论在种群还是在个体聚类

图中都聚类在一起, 自举支持率很高, 种群间存在明
显的基因交流. 对所有种群和个体的主成分分析也
可得出同样的结果, 把西藏飞蝗(L. m. tibetensis)作为
一个独立亚种来看待是可信的, 分析结果和形态特
征聚类结果、微卫星结果以及我们以前的结果都是 
一致的[3,4,8,14].  

海南种群和西藏种群聚在一起(图 3), 这可能暗
示着西藏飞蝗可能是来源于热带飞蝗种群的扩散和

迁移的结果. 但是, 海南种群和西藏种群应处于不同
亚种的地位上 . 首先两者的自举支持率较低(48%), 
关系松散; 其次从形态测量重要数值上看, 两地区的
飞蝗个体差异很大[3], 生境也相差悬殊, 地理上除高
原外还有海峡的隔离; 再者用形态特征进行聚类时[3], 
海南种群和西藏种群也没良好的聚类关系. 对两个
地区种群变异AMOVA分析显示西藏地区与其他地区
的遗传变异都比较大, 但以海南和西藏两地区的最
大, 地区间种群间的变异是地区内种群间的近 7 倍, 
两地区间差异显著. 另外, 种群主成分分析也显示两
者有较大的差异.  

西藏、海南的分化明显是由于地理隔离的作用, 
黄淮平原 4个种群明显存在基因交流. 新疆哈密的种
群是适应了当地特殊地理环境下的特殊类群. 同时, 
黄淮平原、内蒙古和海南之间的种群可能存在少量 
的基因交流.  

微卫星的研究结果把我国的飞蝗重新划分为三

大类群[8]: 青藏种群、海南种群和北方种群, 其中北
方种群包括新疆、内蒙古和黄淮平原的种群 . 从
RAPD结果来看, 对新疆和内蒙古、黄淮平原、西藏
和海南地区的AMOVA分析发现无论哪种分解方式, 
包含在种群内的变异极显著高于组间的变异, 主成
分分析也显示存在明显的差异, 说明 4个分组间分化
显著. 海南种群应该是与菲律宾和东南亚的关系密
切的东亚飞蝗(L. m. manilensis)的一个地理种群. 从
AMOVA的结果来看, 海南种群与新疆和内蒙古、黄
淮平原的差异和微卫星的结果[8]有所不同, 海南种群
与黄淮平原的遗传差异明显低于西藏与黄淮平原的

差异.  
从个体UPGMA聚类看(图 5), 黄淮平原种群基

因交流的程度远远大于新疆和内蒙古的种群, 且两
地区的种群间基因交流甚少. 种群主成分分析(图 4)
也清楚地显示两个地区的飞蝗属于不同的类群, 即
我国蒙新区和东部季风区的飞蝗种群分化是明显的, 
此结果仍然支持我们以前的结果[14]. 微卫星的结果
将这两个地区同归属于北方种群, 都属于亚洲飞蝗 
(L. m. migratoria), 黄淮平原的飞蝗是亚洲飞蝗长期
适应演化而来的, 即华北地理宗[8]. 我们现在的结果
不能充分证明黄淮平原就是亚洲飞蝗发展的结果 . 
我们认为新疆和内蒙古种群仍然属于亚洲飞蝗, 黄
淮平原地区有可能是亚洲飞蝗和东亚飞蝗相互渗透

的产物, 也可能是两亚种形成的杂交带[28], 黄淮平原
的飞蝗则可能是两者的混合体或杂种. 个体UPGMA
聚类时海南种群和黄淮平原的种群关系也较近, 说
明两者间有一定的联系. 因此, 黄淮平原飞蝗的亚种
地位仍需要使用更多的方法和更多的取样来研究和

确定.  
飞蝗种群在地理上的分化是很普遍的现象, 与

中国的情况相类似的有日本[5]、澳大利亚、印度和中

东[2]. 在中国广大的东部季风区(包括海南岛), 没有
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明显的自然隔离 , 飞蝗在形态测量特征 [3,4]、抗寒   
性[27]和分子标记特征[8]从南到北呈现连续和梯度变

异, 因此确定两个亚种的界限是不可能的. 在连续和
梯度变异情况下, 划分亚种既无实际意义, 也不被命
名法所承认[29].  
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兴研究员和英国 East Anglia大学 Godfrey M. Hewitt
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