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摘要： 为阐明麦无网长管蚜 Ｍｅｔｏｐｏｌｏｐｈｉｕｍ ｄｉｒｈｏｄｕｍｕｓ 不同地理种群的遗传多样性， 利用 ＩＳＳＲ 分子标记对 ６ 个地

区 （河北保定、 定州、 石家庄、 邢台、 邯郸， 山东聊城） 的麦无网长管蚜种群进行了遗传多样性研究。 ２３ 条

ＩＳＳＲ 引物扩增出了 ２９７ 条清晰条带， 其中 １７２ 条 （５７. ９１％ ） 具有多态性。 遗传多样性分析结果表明： 麦无网长

管蚜群体间的遗传多样性 （５７. ９１％ ） 高于群体内的遗传多样性 （２６. ２４％ ）， 其中河北保定种群和河北邯郸种群

的种群内遗传变异最小 （２４. ９２％ ）， 河北石家庄种群的种群变异最大 （４１. ７５％ ）， 河北和山东地区的种群 （除
河北石家庄） 之间没有显著遗传差异。 根据种群变异来源分析， 有 ２６. ４４％ 遗传变异来源于种群间， ７３. ５６％ 变

异来自于种群内 （Ｇｓｔ ＝ ０. ２６４４）， 不同地理种群间并没有出现分化现象 （Ｎｍ ＝ １. ３９１０）。 利用不加权算术平均法

（ＵＰＧＭＡ） 对 ６ 个种群进行统计分析， 构建进化树， 发现 ６ 个种群分为了两大类， 而其地理距离与遗传距离并不

存在相关性， 地理空间并未对其种群间的基因交流产生影响。 麦无网长管蚜有较高的遗传多样性， 而各个种群

间并没有明显遗传分化的趋势。 本研究有关麦无网长管蚜不同地理种群基因流和遗传变异将为控制麦蚜危害和

田间综合防治提供必要的数据支持。
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麦无网长管蚜 Ｍｅｔｏｐｏｌｏｐｈｉｕｍ ｄｉｒｈｏｄｍ （Ｗａｌｋｅｒ）
是小麦、 燕麦、 黑麦等禾本科作物上的重要害虫

（杜予州和毛亚勋， １９９７）， 在我国的北京、 河南、
云南、 西藏、 陕西、 甘肃、 宁夏和内蒙古等地区

均有为害发生， 是我国局部麦区的主要害虫， 但

在英国、 西班牙、 德国等欧洲国家和南美洲阿根

廷等国家的小麦上危害发生严重， 是欧洲中部地

区禾本科作物中危害最重的蚜虫种类 （ Ｄｅｗａｒ
ｅｔ ａｌ. ， １９７９； Ｐｏｎｓ ｅｔ ａｌ. ， １９８９； Ｈｏｎｅｋ ｅｔ ａｌ. ，
２０１８）。 麦无网长管蚜生长发育历期短、 繁殖速率

高、 世代重叠， 几乎全年都进行孤雌生殖， 是翅

二型昆虫， 具有迁飞性， 危害范围广。 该虫刺吸

式口器吸取汁液对小麦造成物理性损伤； 分泌蜜

露， 招致灰尘污染叶面和霉菌寄生， 影响寄主植

物的光合作用和呼吸作用； 传播大麦黄矮病病毒

（ＢＹＤＶ）， 诱发小麦黄萎病， 并随着迁飞扩散导致

病毒大范围传染 （ 李永平等， １９９１； 白莉等，
２００６； 张烨， ２０１１）， 严重影响小麦的产量， 造成

谷物损失产量 ２７％ ～３０％ （Ｈｏｌｔ ｅｔ ａｌ. ， １９８４）， 给

农业生产造成巨大的经济损失。
ＩＳＳＲ （ Ｉｎｔｅｒ⁃ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ）， 又称简

单重复序列区间扩增， 是一种新型分子标记技术，
由 Ｚｉｅｔｋｉｅｗｉｃｚ 等 （１９９４） 提出的。 ＩＳＳＲ 分子标记

技术利用在简单重复序列的 ３′或 ５′端锚定寡聚核

苷酸的通用引物进行基因组 ＤＮＡ 的 ＰＣＲ 扩增， 通

过凝胶电泳分离获得扩增谱带， 揭示物种的遗传

多样性 （尚海英等， ２００４； 张颖娟和王斯琴花，
２００４； 田源等， ２００７）。 ＩＳＳＲ 是一段位于相邻、 相

反定向的微卫星区域之间约 １００ ～ ３ ０００ ｂｐ 的 ＤＮＡ
片段， 利用两个相邻微卫星互补序列作为 ＰＣＲ 引

物， 其中引物可以基于任何 ＳＳＲ 基序 （双、 三、
四或五核苷酸） 设计。 ＩＳＳＲ 标记主要依赖于微卫

星的多样性， 并且随着微卫星和物种的变化而变

化。 ＩＳＳＲ 结合了 ＳＳＲ 和 ＲＡＰＤ 的优点， 模板 ＤＮＡ
用量少并且不需特异性， 标记呈显性遗传， 稳定

性好， 操作简便、 多态性高、 检测灵敏方便 （王
敬强， ２０００）。 ＩＳＳＲ 标记技术现已在群体间表征的

遗传相关性、 遗传指纹图谱、 基因标记、 克隆变

异检测、 品种鉴定、 系统发育分析、 检测基因组

不稳定性等方面被广泛应用 （张力荣等， ２００２）。
分子标记在蚜虫种群遗传学研究中应用广泛，

龚鹏等利用微卫星引物 ＰＣＲ 对棉蚜 Ａｐｈｉｓ gｏｓｓｙｐｉｉ
不同蚜型的 ＤＮＡ 多态性进行了研究， 证实棉蚜的

有性蚜型和无性蚜型在遗传上有较大的差异 （龚
鹏等， ２００１）。 刘永刚 （２０１０） 利用微卫星 ＤＮＡ
标记研究了马铃薯桃蚜 Ｍｙｚｕｓ ｐｅｒｓｉcａｅ 不同地理种

群的遗传分化。 武强 （２００９） 用微卫星标记分析

了我国苹果棉蚜 Ｅｒｉｏｓｏｍａ ｌａｎｉgｅｒｕｍ 不同地理种群

的遗传结构。 张琰 （２００６） 利用 ＩＳＳＲ 分子标记研

究了角倍蚜 Ｓcｈｌｅcｈｔｅｎｄａｌｉａ cｈｉｎｅｎｓｉｓ 种群遗传多样

性。 在小麦蚜虫的遗传多样性研究方面， 姚建秀

（２００１） 利用 ＲＡＰＤ⁃ＰＣＲ 技术分析了麦长管蚜

Ｓｉｔｏｂｉｏｎ ａｖｅｎａｅ 一代单克隆种群在环境因子诱导下

的 ＤＮＡ 分子变异与多态性。 张烨等 （２０１１） 利用

ＩＳＳＲ 分子标记技术从群体遗传学角度研究了不同

地理种群和不同色型之间麦长管蚜的遗传多样性
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差异。 Ｆｏｏｔｔｉｔ 等 （１９９０） 用 ＲＦＬＰ 技术检测了包括

麦无网长管蚜在内的多种蚜虫的多态性。 研究麦

蚜遗传多样性有利于明确其不同地理种群间是否

存在遗传分化， 确定其亲缘关系， 为综合防治麦

蚜提供科学依据。
本研究利用 ＩＳＳＲ 分子标记技术， 对 ６ 个不同

地区的麦无网长管蚜进行遗传多样性分析， 研究

其不同地理种群间的亲缘关系， 从成灾及适应机

理上对其综合防治提供理论依据， 从而改进和提

高对麦无网长管蚜的监测和防控效果。

１　 材料与方法

１. １　 实验材料

本试验中 ６ 个麦无网长管蚜种群， 分别采至

河北省保定市定兴县西靳村、 河北省定州大渡河

村、 河北石家庄市栾城夏凉村、 河北省邢台市河

曲村、 河北省邯郸市南泊村和山东省聊城市冠县

呼家村 （表 １）。 取无翅老熟幼虫于无水乙醇中，
４℃保存， 每个种群约 ５０ 头。

表 １　 用于 ＩＳＳＲ 分析的麦无网长管蚜种群

Ｔａｂｌｅ １　 Ｍｅｔｏｐｏｌｏｐｈｉｕｍ ｄｉｒｈｏｄｍ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ＩＳＳＲ ａｎａｌｙｓｉｓ

种群代码

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｃｏｄｅｓ

采集地

Ｃｏｌｌｅｃｔｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎ
样品量

Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ
经度

Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ
纬度

Ｌａｔｉｔｕｄｅ

采集时间

（ｙｙ⁃ｍｍ⁃ｄｄ）
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｎｇ ｔｉｍｅ

ＤＸ
河北省保定市定兴县西靳村

Ｈｅｂｅｉ， Ｂａｏｄｉｎｇ， Ｄｉｎｇｘｉｎｇ， Ｘｉｊｉ
５０ １１５°４７′９″Ｅ ３９°１２′５６″Ｎ ２０１７⁃０５⁃１７

ＤＺ
河北省定州大渡河村

Ｈｅｂｅｉ， Ｄｉｎｇｚｈｏｕ， Ｄａｄｕｈｅ
５０ １１５°４′９″Ｅ ３８°３６′９″Ｎ ２０１７⁃０５⁃１７

ＬＣ
河北省石家庄市栾城夏凉村

Ｈｅｂｅｉ， Ｓｈｉｊｉａｚｈｕａｎｇ， Ｌｕａｎｃｈｅｎｇ， Ｘｉａｌｉａｎｇ
５０ １１４°４５′１９″Ｅ ３７°５４′５９″Ｎ ２０１７⁃０５⁃１７

ＸＴ
河北省邢台市河曲村

Ｈｅｂｅｉ， Ｘｉｎｇｔａｉ， Ｈｅｑｕ
５０ １１４°３６′２１″Ｅ ３７°５′４″Ｎ ２０１７⁃０５⁃１８

ＨＤ
河北省邯郸市南泊村

Ｈｅｂｅｉ， Ｈａｎｄａｎ， Ｎａｎｂｏ
５０ １１４°３３′３２″Ｅ ３６°３２′３１″Ｎ ２０１７⁃０５⁃１８

ＧＸ
山东省聊城市冠县呼家村

Ｓｈａｎｄｏｎｇ， Ｌｉａｏｃｈｅｎｇ， Ｇｕａｎｘｉａｎ， Ｈｕｊｉａ
５０ １１５°３９′２３″Ｅ ３６°２８′１８″Ｎ ２０１７⁃０５⁃１８

１. ２　 ＤＮＡ 提取

挑选麦无网长管蚜不同地理种群的老熟幼虫

（无翅） 进行基因组 ＤＮＡ 提取 （参照 ＯＭＥＧＡ ｂｉｏ⁃
ｔｅｃ 公司 ＤＮＡ 试剂盒说明书）。 利用 １％ 琼脂糖凝

胶电泳检测， 同时采用紫外光分光光度仪测定其

浓度和纯度。 将模板 ＤＮＡ 放置冰箱 （ － ２０℃） 下

保存。 每个种群选取 １０ 个 ＤＮＡ 样品进行 ＩＳＳＲ 遗

传多样性分析。
１. ３　 ＩＳＳＲ 分析

１. ３. １　 引物的筛选

经预实验， 从 １００ 条引物中筛选出 ２３ 条多态

性好、 条带清晰的引物用于 ＩＳＳＲ⁃ＰＣＲ 扩增反应

（表 ２）。

１. ３. ２　 ＩＳＳＲ⁃ＰＣＲ 扩增

ＰＣＲ 反应体系 （１５ μＬ）： １. ０ μＬ 引物、 ７. ５ μＬ
Ｔａｑ Ｍｉｘ、 ５. ５ μＬ ｄｄＨ２ Ｏ、 １. ０ μＬ 模 板 （ ｃ ＝
４０ ｎｇ ／ μＬ）。 ＰＣＲ 反应程序： ９４℃ 预变性 ５ ｍｉｎ，
９４℃ 变性 ４５ ｓ， ５７ ～ ４２℃ Ｔｏｕｃｈｄｏｗｎ １. ０ ｍｉｎ，
７２℃延伸 １. ５ ｍｉｎ； ３０ 个循环后， ９４℃ 变性 ４５ ｓ，
４２℃变性 １. ０ ｍｉｎ， ７２℃延伸 １. ５ ｍｉｎ； １５ 个循环

后， ７２℃延伸 １０ ｍｉｎ。 不同的 ＩＳＳＲ 引物最适退火

温度不同， 根据所选引物 Ｔｍ 值的 设 定 范 围

（表 ２）， 用 ＰＣＲ 仪自动生成温度梯度进行筛选。
在最优的反应体系下， 对模板 ＤＮＡ 进行扩增， 根

据条带的清晰度以及稳定性的比较， 筛选出合适

的温度作为该引物的最适 Ｔｍ 值。
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表 ２　 ＩＳＳＲ⁃ＰＣＲ 扩增中使用引物的最适 Ｔｍ 值

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｏｐｔｉｍａｌ Ｔｍ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ
ＩＳＳＲ⁃ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ
引物顺序 （５′ － ３′）
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

退火温度 （℃）
Ａｎｎｅａｌｉｎｇ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

８０７ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＴ ５４

８０８ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＣ ５２

８０９ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＧ ４６

８１０ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＴ ４５

８１１ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＣ ５５

８１２ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＡ ４９

８２５ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＴ ５０

８３４ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＹＴ ５５

８３５ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＹＣ ４６

８３６ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＹＡ ５２

８４１ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＹＣ ４６

８４２ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＹＧ ５２

８５５ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＹＴ ５０

８５６ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＹＡ ５２

８６４ ＡＴＧＡＴＧＡＴＧＡＴＧＡＴＧＡＴＧ ４９

８６８ ＧＡＡＧＡＡＧＡＡＧＡＡＧＡＡＧＡＡ ４９

８７３ ＧＡＣＡＧＡＣＡＧＡＣＡＧＡＣＡ ５０

８７４ ＣＣＣＴＣＣＣＴＣＣＣＴＣＣＣＴ ５０

８８０ ＧＧＡＧＡＧＧＡＧＡＧＧＡＧＡ ５４

８８１ ＧＧＧＴＧＧＧＧＴＧＧＧＧＴＧ ５９

８８５ ＢＨＢＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡ ４９

８８６ ＶＤＶＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴ ４５

８８７ ＤＶＤＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣ ５０

１. ４　 数据统计与分析

将试验所有的原始图像用 Ｑｕａｎｔｉｔｙ Ｏｎｅ 凝胶分

析软件进行分析。 用 Ｉｍａｇｅ⁃Ｓｕｂｔｒａｃｔ ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ 和

Ｉｍａｇｅ⁃Ｆｉｌｔｅｒ Ｗｉｚａｒｄ 两个指令对原始图片的背景进

行清理， 完成第一步降噪； 创建泳道， 用 Ｌａｎｅ⁃
Ｌａｎｅ Ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ 指令对每条泳道的背景进行排除，
完成第二步降噪； 创建条带， 进行高斯建模处理，

区分相互重叠的条带， 利用光密度曲线结合肉眼

确定条带的有或无； 用 Ｍａｔｃｈ 指令定义一条标准泳

道， 用 Ｂａｎｄ Ｓｅｔ 调整等高线， 完成所有条带的

标记。
标记完成后， 在同一位置并且有清晰带的记

为 “１”， 无带的记为 “０”， 建立二元数据矩阵，
使用 ＰＯＰＧＥＮ３２ 软件分析数据， 计算麦无网长管

蚜的多态性位点比例， 不同种群的遗传距离， 遗

传多样性参数， 有效等位基因数 Ｎｅ （ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ
ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ ｐｅｒ ｌｏｃｉ）、 Ｈ （ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ） 和

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｓ 信息指数 Ｉ （Ｓｈａｎｏｎ⁃ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ）。
根据 Ｎｍ ＝ ０. ５ （１ － Ｇｓｔ） ／ Ｇｓｔ的关系， 其中 Ｇｓｔ值估

计的迁移数是能够有效的反映种群间基因流的大

小。 当基因流 Ｎｍ ＜ １ 时， 基因流就可以增加由遗

传漂变引起的群体间的遗传分化的机率。 根据

Ｎｅｉ⁃ｓ 基因多样性指数的数据， 对麦无网长管蚜不

同地理种群进行聚类分析， 按照不加权算术平均

法 （ ＵＰＧＭＡ， Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｐａｉｒ Ｇｏｕｐ Ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ
Ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ Ｍｅａｎｓ Ｃｌｕｓｔｅｒ Ａｎａｌｙｓｉｓ） 对种群进行统计

分析， 利用 ＭＥＧＡ ５. １ 软件构建麦无网长管蚜的进

化树。

２　 结果与分析

２. １　 麦无网长管蚜种群 ＤＮＡ 的 ＩＳＳＲ 扩增结果

利用筛选得到的 ２３ 条 ＩＳＳＲ 引物分析了来自

６ 个不同地区的麦无网长管蚜种群。 ２３ 条引物检

测的位点数从 ３ ～ １４ 之间， 共检测出了 ２９７ 条清晰

可辨的条带， 其中多态性条带有 １７２ 条 （表 ３）。
引物 ８０８ 检测到的多态性位点数最多， 为 １４ 个多

态位点； 引物 ８７４ 检测到的多态性位点数最少， 为

３ 个多态位点 （表 ３）。
在物种水平上的多态性位点比例为 ５７. ９１％ 。

各个地区的麦无网长管蚜有较为丰富的遗传变异，
在单个种群水平上， 河北省邢台市河曲村和河北

省保定市定兴县西靳村种群的多态位点比例最低，
为 ２４. ９２％ ， 多态性条带有 ７４ 条； 河北省石家庄

市栾城夏凉村种群最高， 为 ４１. ７５％ 。 各地理种群

的多态性位点平均为 ２６. ２４％ ， 多态性随种群以及

引物的不同而不同， 其中除河北省石家庄市栾城

夏凉村种群较高外， 河北省的其他地区和山东省

的遗传多样性无显著差异 （表 ３）。
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表 ３　 利用不同 ＩＳＳＲ 扩增引物扩增获得的麦无网长管蚜

种群的多态性条带数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｔｈｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂａｎｄｓ ｕｓｉｎｇ ＩＳＳＲ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ Ｍｅｔｏｐｏｌｏｐｈｉｕｍ ｄｉｒｈｏｄｕｍ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ

总谱条数

Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ｂａｎｄｓ

多态性位点

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｂａｎｄｓ

多态性条带

比例 （％ ）
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｂａｎｄｓ

８０７ １２ ７ ５８. ３３

８０８ １８ １４ ７７. ７８

８０９ １３ ４ ３０. ７７

８１０ １３ １２ ９２. ３１

８１１ １２ ９ ７５. ００

８１２ １０ ５ ５０. ００

８２５ １６ １１ ６８. ７５

８３４ １４ ８ ５７. １４

８３５ １０ ５ ５０. ００

８３６ １１ ６ ５４. ５５

８４１ １５ ８ ５３. ３３

８４２ １５ ８ ５３. ３３

８５５ １７ １０ ５８. ８２

８５６ １３ ８ ６１. ５４

８６４ ９ ４ ４４. ４４

８６８ １４ １０ ７１. ４３

８７３ １４ ５ ３５. ７１

８７４ ６ ３ ５０. ００

８８０ １４ ９ ６４. ２９

８８１ １５ １１ ７３. ３３

８８５ １５ ７ ４６. ６７

８８７ １０ ４ ４０. ００

平均 Ｍｅａｎ １２. ９１ ７. ５２ ５７. ０９

合计 Ｔｏｔａｌ ２９７ １７２ ５７. ９１

２. ２ 　 麦无网长管蚜不同地理种群的遗传多样性

分析

２. ２. １　 Ｓｈａｎｎｏｎ 氏信息指数 （ Ｉ） 分析

结果显示， 河北省石家庄市栾城夏凉村种群

最大 （ Ｉ ＝ ０. １９３４）， 河北省邢台市河曲村种群最

小 （ Ｉ ＝ ０. １２０７）， 物种水平的 Ｉ 为 ０. １９４９， 种群

水平的平均值 Ｉ 为 ０. ２１７７， 两省的遗传多样性无

显著差异 （表 ４）。
２. ２. ２　 Ｎｅｉ 氏基因多样性指数 （Ｈ） 分析

据分析结果 （表 ４） 所示， Ｎｅｉ 氏基因多样性

指数 （Ｈ） 在 ０. ０７９９ ～ ０. １２６１ 之间， 物种水平为

０. １２１３， 种群水平平均值为 ０. １３８６， 其中河北省

邢台市河曲村种群 （Ｈ ＝ ０. ０７９９） 具有最小的 Ｎｅｉ
氏基因多样性。 河北省石家庄市栾城夏凉村种群

有最大的 Ｎｅｉ 氏基因多样性 （Ｈ ＝ ０. １２６１）， 遗传

多样性较为丰富， 与 Ｓｈａｎｎｏｎ 氏信息指数 （ Ｉ） 得

出的结果一致， 本次试验中各地区的 Ｎｅｉ 氏基因多

样性无显著差异。
２. ３　 麦无网长管蚜遗传分化和基因流结果

２. ３. １　 遗传分化分析

物种水平总的基因多样度 （Ｈｔ ） 为 ０. １３８６，
种群内遗传分化系数 （Ｈｓ） 为 ０. １０２０， 遗传分化

指数 （Ｇｓｔ） 为 ０. ２６４４， 总变异的 ２６. ４４％ 来自不

同种群间的差异， 其他的 ７３. ５６％的变异来自于种

群内个体间的遗传差异， 即种群间的遗传多样性

比种群内遗传多样性小 （表 ５）。
２. ３. ２　 基因流分析

本试验所得的麦无网长管蚜物种水平上的基

因流 （Ｎｍ） 为 １. ３９１０ （表 ５）， 大于 １， 说明种群

间存在一定的基因流， 但基因流并足以增加由遗

传漂变引起的群体间的遗传分化， 因此麦无网长

管蚜种群遗传变异并不存在较大的差异。
２. ４　 遗传距离和聚类分析

２. ４. １　 遗传距离

Ｎｅｉ⁃ｓ 无偏遗传距离 （Ｄ） 计算结果显示： 各

种群遗传距离在 ０. ０２６５ （样品河北省保定市定兴

县西靳村种群 ～ 山东省聊城市冠县呼家村种群） ～
０. ０７６１ （样品河北省石家庄市栾城夏凉村种群 ～
山东省聊城市冠县呼家村种群） 之间， 平均遗传

距离为 ０. ０５０３。 各个种群间的相似性遗传系数在

０. ９２６７ ～ ０. ９７３８ 之间 （表 ６）。
２. ４. ２　 聚类分析

６ 个地理的麦无网长管蚜种群的进化树分析发

现： 这 ６ 个地区分为两类， 从图 １ 可以看出采自河

北省保定市定兴县西靳村和山东省聊城市冠县呼

家村的两个种群最为相似， 先聚成类； 然后和河

北省邯郸市南泊村种群再聚为一类， 随后河北省

定州大渡河村种群和河北省石家庄市栾城夏凉村

种群汇聚， 与河北省邢台市河曲村种群聚为一类，
然后再与第一类聚合 （图 １）。
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表 ４　 麦无网长管蚜种群内的遗传多样性结果

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｉｎｔｅｒ⁃ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｍｅｔｏｐｏｌｏｐｈｉｕｍ ｄｉｒｈｏｄｕｍ

种群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

有效等位基因数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓ

Ｎｅｉ 基因多样性指数

Ｎｅｉ⁃ｓ ｉｎｄｅｘ
Ｈ

Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｓ ｉｎｄｅｘ
Ｉ

多态位点数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ

多态性位点比 （％ ）
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ

ＸＴ １. １３６７ ± ０. ２９０１ ０. ０７９９ ± ０. １５９７ ０. １２０７ ± ０. ２３１２ ７４ ２４. ９２

ＬＣ １. ２１０２ ± ０. ３２５６ ０. １２６１ ± ０. １７９２ ０. １９３４ ± ０. ２５９４ １２４ ４１. ７５

ＤＺ １. １７６８ ± ０. ３２４６ ０. １０１６ ± ０. １７８３ ０. １５０４ ± ０. ２５７０ ８３ ２７. ９５

ＨＤ １. １９３３ ± ０. ３４３９ ０. １０９１ ± ０. １８５３ ０. １６０４ ± ０. ２６５７ ８６ ２８. ９６

ＤＸ １. １６５１ ± ０. ３２８７ ０. ０９２５ ± ０. １７５９ ０. １３６１ ± ０. ２５１６ ７４ ２４. ９２

ＧＸ １. １８１６ ± ０. ３３７９ ０. １０２５ ± ０. １８０８ ０. １５１８ ± ０. ２５８６ ８６ ２８. ９６

平均值 Ｍｅａｎ ± ＳＤ １. ２２７６ ± ０. ３２８６ ０. １３８６ ± ０. １７７５ ０. ２１７７ ± ０. ２５３５ ８７. ８３ ± １８. ５５ ２６. ２４ ± ６. ２４４

合计 Ｔｏｔａｌ １. １９３０ ± ０. ２９７８ ０. １２１３ ± ０. １６４９ ０. １９４９ ± ０. ２３７９ １７２ ５７. ９１

注： ＤＸ， 河北省保定市定兴县西靳村； ＤＺ， 河北省定州大渡河村； ＬＣ， 河北省石家庄市栾城夏凉村； ＸＴ， 河北省邢台市

河曲村； ＨＤ， 河北省邯郸市南泊村； ＧＸ， 山东省聊城市冠县呼家村。 下同。 Ｎｏｔｅ： ＤＸ， Ｈｅｂｅｉ Ｂａｏｄｉｎｇ Ｄｉｎｇｘｉｎｇ Ｘｉｊｉ； ＤＺ，
Ｈｅｂｅｉ Ｄｄｉｎｇｚｈｏｕ Ｄａｄｕｈｅ； ＬＣ， Ｈｅｂｅｉ Ｓｈｉｊｉａｚｈｕａｎｇ Ｌｕａｎｃｈｅｎｇ Ｘｉａｌｉａｎｇ； ＸＴ， Ｈｅｂｅｉ Ｘｉｎｇｔａｉ Ｈｅｑｕ； ＨＤ， Ｈｅｂｅｉ Ｈａｎｄａｎ Ｎａｎｂｏ； ＧＸ，
Ｓｈａｎｄｏｎｇ Ｌｉａｏｃｈｅｎｇ Ｇｕａｎｘｉａｎ Ｈｕｊｉａ． Ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ．

表 ５　 麦无网长管蚜 ６ 个地理种群的遗传分化系数及基因流

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｗｉｔｈｉｎ ａｎｄ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｓｉｘ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
ｏｆ Ｍｅｔｏｐｏｌｏｐｈｉｕｍ ｄｉｒｈｏｄｕｍ

地理种群总数

Ｔｏｔａｌ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
个体总数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ
Ｈｔ Ｈｓ Ｇｓｔ Ｎｍ

６ ６０ ０. １３８６ ± ０. ０３１５ ０. １０２０ ± ０. ０１８９ ０. ２６４４ １. ３９１０

注： Ｈｔ， 种群内总的遗传变异； Ｈｓ， 各个种群内的遗传变异； Ｇｓｔ， 种群间的遗传分化系数； Ｎｍ， 种群间的基因流动系数。
Ｎｏｔｅ： Ｈｔ， Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ； Ｈｓ， Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ； Ｇｓｔ， Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｗｉｔｈ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ； Ｎｍ， Ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ．

表 ６　 麦无网长管蚜不同地理种群基于 ＩＳＳＲ 的 Ｎｅｉ⁃ｓ 遗传距离和平均相似性系数

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ Ｎｅｉ⁃ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
ｏｆ Ｍｅｔｏｐｏｌｏｐｈｉｕｍ ｄｉｒｈｏｄｕｍ ｂｙ ＩＳＳＲ

种群 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ＸＴ ＬＣ ＤＺ ＨＤ ＤＸ ＧＸ

ＸＴ １. ００００ ０. ９５４６ ０. ９５６７ ０. ９４６４ ０. ９４４９ ０. ９３１９

ＬＣ ０. ０４６４ １. ００００ ０. ９６０９ ０. ９３２０ ０. ９４４７ ０. ９２６７

ＤＺ ０. ０４４３ ０. ０３９９ １. ００００ ０. ９５３３ ０. ９５７７ ０. ９４５０

ＨＤ ０. ０５５１ ０. ０７０４ ０. ０４７９ １. ００００ ０. ９６５７ ０. ９７１９

ＤＸ ０. ０５６７ ０. ０５６９ ０. ０４３２ ０. ０３５０ １. ００００ ０. ９７３８

ＧＸ ０. ０７０５ ０. ０７６１ ０. ０５６６ ０. ０２８５ ０. ０２６５ １. ００００
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图 １　 利用 ＰＯＰＧＥＮ 绘制的麦无网长管蚜 ６ 个地理种群间的

ＵＰＧＭＡ 聚类分析图

Ｆｉｇ. １　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｇｒｏｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｓｉｘ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
ｏｆ Ｍｅｔｏｐｏｌｏｐｈｉｕｍ ｄｉｒｈｏｄｕｍ ｐｒｏｄｕｃｅｄ ｂｙ ＰＯＰＧＥＮ ｓｏｆｔ

３　 结论与讨论

麦无网长管蚜是禾本科作物上的重要害虫，
在我国局部麦区危害严重， 是欧洲中部地区禾本

科作物中危害最重的蚜虫种类 （ Ｄｅｗａｒ ｅｔ ａｌ. ，
１９７９； Ｐｏｎｓ ｅｔ ａｌ. ， １９８９； 杜予州和毛亚勋， １９９７；
Ｈｏｎｅｋ ｅｔ ａｌ. ， ２０１８）。 由于其体型小、 生活史短、
寄主丰富、 迁飞能力强等因素， 麦无网长管蚜具

有一定的遗传多样性 （蔡青年等， ２００４）。 现代遗

传学认为， 物种的遗传变异是由基因决定的， 外

部形态的变异及体内蛋白质分子变化的根本原因

是由于基因中 ＤＮＡ 分子碱基序列发生了变化 （鲁
亮和归鸿， １９９５； 雷仲仁等， １９９６； 陈乃中等，
１９９７； 王桂荣， １９９９）。 利用分子标记研究麦无网

长管蚜的遗传多样性， 是从物种本质上揭示其遗

传变异特征 （康乐和张民照， １９９５）。 本研究利用

ＩＳＳＲ 技术对采自不同地区的麦无网长管蚜种群进

行遗传多样性研究分析， 结果显示麦无网长管蚜

在物种水平上 （ Ｐ ＝ ５７. ９１％ ， Ｈ ＝ ０. １２１３， Ｉ ＝
０. １９４９） 和在种群水平上 （ Ｐ ＝ ２６. ２４％ ， Ｈ ＝
０. １３８６， Ｉ ＝ ０. ２１７７） 都表现出一定的遗传多样性。
遗传多样性是物种不断适应环境的一种方式。 随

着变异的增加， 群体中的某些个体更有可能拥有

适合环境的等位基因变异。 这些个体更有可能存

活下来， 产生携带该等位基因的后代适应能力强

（Ｃｈａｎｇ ｅｔ ａｌ. ， １９９７， 胡志昂和王 洪 新， １９９８；
Ｇｕｒｄｅｂｅｋｅ ｅｔ ａｌ. ， ２００３）。 麦无网长管蚜种群遗传

多样性较高， 说明麦无网长管蚜具有一定的环境

适应能力。
遗传分化系数 （Ｇｓｔ） 能够反映麦无网长管蚜

种群间的遗传分化程度。 根据 Ｗｒｉｇｈｔ （１９７８） 遗

传分化理论对种群间遗传分化程度的划分标准，
遗传分化系数 （Ｇｓｔ） 值处于 ０ ～ ０. ０５ 表明遗传分

化程度低， 处于 ０. ０５ ～ ０. １５ 表明遗传分化程度中

等， 处于 ０. １５ ～ ０. ２５ 表明遗传分化程度高， 当遗

传分化系数 （Ｇｓｔ） 值 ０. ２５ 以上时表明其遗传分化

程度极大。 本研究中麦无网长管蚜的 Ｇｓｔ平均值为

０. ２６４４， 表明 ６ 个麦无网长管蚜的遗传分化程度极

大。 另外， 遗传分化系数种群内高于种群间， 种

群内变异较多， 说明麦无网长管的遗传分化主要

来源于其种群内部变异。 张烨等 （２０１１） 研究也

发现麦长管蚜的遗传多样性以种群内部为主导，
段辛乐等 （２０１５） 在对禾谷缢管蚜 Ｒｈｏｐａｌｏｓｉｐｈｕｍ
ｐａｄｉ 的研究中也得到类似的结论。 麦长管蚜、 禾

谷缢管蚜和麦无网长管蚜是 ３ 种主要的小麦蚜虫，
其远距离迁飞的特性在一定程度上促进了种群间

的基因交流， 因此各麦蚜种群即使相距遥远， 其

遗传分化程度也较低， 各种群间的变异度差异对

总的遗传变异贡献较小。 种群基因流是影响其遗

传分化的重要因素。 一般情况下， 越高的物种基

因流水平会引起越小的物种遗传分化， 而越低的

物种基因流水平会引起越大的物种遗传分化。
Ｗｒｉｇｈｔ （１９５０） 认为： 当种群间基因流小于 １ （Ｎｍ

＜ １） 时， 种群内因遗传漂变可以引起种群间遗传

分化， 基因流将成为种群遗传分化的主要诱因；
当基因流大于 １ （Ｎｍ ＞ １） 时， 均质化作用将在种

群分化中起到一定作用， 因此遗传分化较小的种

群一般基因流较大； 而当群间基因流大于 ４ （Ｎｍ

＞ ４） 时， 遗传漂变被种群间充分的基因交流所抵

制， 种群间遗传分化被削弱。 本研究中， 麦无网

长管蚜的基因流为 １. ３９１０ （４ ＞ Ｎｍ ＞ １）， 不同种

群间基因交流处于中等水平， 可防止由遗传漂变

引起的种群之间的遗传分化， 而其遗传构造均质

化作用能在一定程度上促进了种群的遗传分化。
基于遗传距离的 ＵＰＧＭＡ 系统进化树将 ６ 个麦

无网长管蚜种群聚为两个分支， 定州、 石家庄和

邢台聚为一支 （分支 １）， 保定、 邯郸和聊城聚为

一支 （分支 ２）。 虽然分支 １ 的定州、 石家庄和邢

台均在北纬 ３７ ～ ３８ 度之间， 但是北纬 ３９ 度的保定

却与北纬 ３６ 度的邯郸和聊城聚为分支 ２。 种群间

的遗传距离分析也发现各个种群间的相似性遗传

４２２１
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系数在 ０. ９２６７ ～ ０. ９７３８ 之间， 各个麦无网长管蚜

种群间没有分化的趋势。 麦无网长管蚜各种群遗

传距离与地理位置之间没有明显的相关性， 这就

说明了地理空间并未对麦无网长管蚜种群间的基

因交流产生影响。 地理距离影响种群间的遗传分

化的现象在多种昆虫中有所报道。 洪波等 （２０１９）
研究发现地理环境和隔离是影响枣食蚜象甲

Ｓcｙｔｈｒｏｐｕｓ ｙａｓｕｍａｔｓｕｉ 不同地理种群遗传分化的重

要因素。 王梦圆等 （２０１６） 研究发现伞裙追寄蝇

Ｅｘｏｒｉｓｔａ cｉｖｉｌｉｓ 种群间的遗传分化与地理距离呈正相

关关系。 而在迁飞性昆虫中， 种群间的遗传分化

与地理距离之间多表现为不相关。 陈晓燕等

（２０１７） 研究发现云南粘虫各种群间的遗传距离与

地理距离之间没有相关性。 张烨等 （２０１１） 研究

不同地理种群的麦长管蚜也发现即使距离遥远的

种群之间的遗传分化程度也不高。 因此对于像麦

无网长管蚜这样的迁飞性昆虫的遗传多样性分析

需要综合考虑其迁飞性、 气候、 地形地势等多种

因素。 对于迁飞性害虫的防治更要充分利用大尺

度、 大范围的监测预警技术网络， 注意加强系统

化协同防治的能力。
本研究有关麦无网长管蚜不同地理种群基因

流和遗传变异的研究将为控制麦蚜危害和田间综

合防治提供必要的数据支持。 但由于 ＩＳＳＲ 分子标

记技术本身具有不能区分杂合体和纯合体等缺陷

（张民照， ２００２）， 本研究为麦无网长管蚜种群遗

传结构分析所提供的信息量比较有限。 在另一方

面， 由于本试验存在涉及种群、 个体数量和地区

较为有限的问题， 因此不能够全面周到的反映全

国的麦无网长管蚜的情况， 故而对麦无网长管蚜

的地理种群相关方面还需更深入的进行研究。
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Ｓｈａｎｇ ＨＹ， Ｚｈｅｎｇ ＹＬ， Ｗｅｉ ＹＭ， ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｓｅcａｌｅ Ｌ.

ｂａｓｅｄ ｏｎ ＩＳＳＲ ａｎｄ ＲＡＭＰ ｍａｒｋｅｒｓ ［Ｊ］ ． Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ａgｒｉcｕｌｔｕｒａｌ Ｓcｉｅｎcｅｓ， ２００４， １７ （３）： ２７３ － ２７７. ［尚海英， 郑有

良， 魏育明， 等 . 应用 ＩＳＳＲ 标记研究黑麦属植物遗传多样性

［Ｊ］ ． 西南农业学报， ２００４， １７ （３）： ２７３ － ２７７］
Ｔａｏ ＪＸ. ＲＡＰＤ － ＰＣＲ Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｅｎｇｌｉｓｈ Ｇｒａｉｎ （Ｍａｃｒｏｓｉｐｈｕｍ ａｖｅｎａｅ）

ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ Ｉｎｄｕｃｅｄ Ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ ［Ｄ］． Ｙａｎｇｌｉｎｇ： Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ
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Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｂｕｌｌｅｔｉｏｎ ｏｆ Ｅｎｔｏｍｏｌｏgｙ， １９９９， ３６ （３）： １８４ － １８８. ［王
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