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封面图说: 美丽优雅的新疆夏尔西里森林草地原始景观。 夏尔西里国家级自然保护区建立在新疆博乐北部山区无人干扰的中
哈边境上,图中雪地云杉为当地的优势树种。

彩图提供: 国家林业局陈建伟教授　 E-mail: cites. chenjw@ 163. com
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基于 Cyt b 基因序列分析的松毛虫种群遗传结构研究

高宝嘉1,2,*,张学卫1,周国娜1,刘军侠1

(1. 河北农业大学林学院,河北 保定摇 071000;2. 河北北方学院,河北 张家口摇 075000)

摘要:为了揭示松毛虫种群的遗传结构,采用 DNA 序列测定的方法测定了松毛虫不同种群的线粒体细胞色素 b (Cyt b)基因的

部分序列,并利用分子生物学软件分析其核苷酸组成、转换和颠换、氨基酸组成、遗传距离及亲缘关系。 结果显示:在获得的 Cyt
b 基因 387bp 的序列中碱基 A,T,C,G 平均含量分别为 40. 1% 、33. 5% 、9. 5% 、16. 9% ,A+T 含量明显高于 G+C 含量表现出强烈

的 A、T 偏向性,密码子第 3 位点的 A+T 含量高达 86. 5% ,这种偏向性在种群间无明显差异。 碱基替换主要发生在密码子第三

位,转换大于颠换,且种群内替换高于种群间。 该序列片段中共有 39 个核甘酸位点发生变异,遗传距离为 0. 000 0郾 100,显示

出较小的遗传变异。 蛋白质氨基酸由除谷氨酸以外的 19 种氨基酸组成。 聚类分析结果表明马尾松毛虫和油松毛虫亚种遗传

距离较近,种群间的遗传分化与生态环境有关。
关键词:松毛虫;Cytb 基因;遗传结构

Genetic structure of Pine caterpillars (Dendrolimus) populations based on the
analysis of Cyt b gene sequences
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Abstract: As the major forest pest in China, Dendrolimus includes Dendrolimus punctatus Walker, D. tabulaeformis Tsai et
Liu, D. spectabilis Butler, D. superans Butler, D. houi Lajonquiere and D. kikuchii Matsumura. During sequential
outbreaks, economic damage was serious and the forest appeared to be burned. So a large number of studies were (carried
out at different levels but the research concerning the genetic variation and differentiation of populations based on a single
specific gene mutation has not been reported. In order to clarify the genetic structure of the populations of Dendrolimus, and
provide the scientific basis for prevention and treatment of Dendrolimus, a fragment with 387 bp of the mitochondrial
cytochrome b ( Cyt b) gene sequence in different populations of D. punctatus Walker, D. spectabilis Butler and D.
tabulaeformis Tsai et Liu was amplified and sequenced. Nucleotide composition, transitions and transversions, amino acid
composition, genetic distance, and the phylogenetic relationship were analyzed with molecular biology software. The results
indicated that the average contents of A, T, C and G were 40. 1% , 33. 5% , 9. 5% and 16. 9% , respectively, and the
contents of A+T 73. 6% were obviously higher than that of C+G 26. 4% . Cyt b exhibits an A / T bias across all sites which
was the most prominent at the third position of codon with the highest content of 86. 5% but only 1. 1% of C at the same
position. There was no significant difference for A / T bias in the populations. Nucleotide substitution occurred mostly at the
third position. Transitions were greater than transversions, while substitutions of intraspecific populations were higher than
interspecific populations. Thirty nine nucleotide sites and eleven amino acids showed mutation in this sequence fragment
and the variability were 10. 1% and 8. 5% . Nucleotide sequences and amino acid sequences in genetic distance were 0. 000

0. 100 and 0. 000 0. 086, indicating a low genetic variation. The amino acid sequences were believed to be more
accurate than nucleotide sequences in genetic distance. Polypeptide is composed of nineteen amino acids except for glutamic
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acid and amino acid differences have little to do with populations. The most common amino acids and codons are lysine
[AAA] and asparagine[AAU]. The average content of AAA and AAU is 15. 00% and 10. 63% , respcetively. Cluster
analysis showed that the genetic distance between D. punctatus Walker and D. tabulaeformis is relatively close, while
genetic differentiation exists between D. punctatus Walker and D. spectabilis Butler. The population genetic differentiation
was related to ecological environment. These results provided a basic molecular biology clue to the studies on population
genetics and ecological control of Dendrolimus.

Key Words: Pine caterpillars (Dendrolimus); Cytochrome b gene; genetic structure

近年来,学者们应用同工酶、RAPD、AFLP、SSR、ISSR 及线粒体 DNA 等技术,对昆虫种群的遗传多样性与

遗传分化进行了大量研究,研究结果表明,昆虫种群种内遗传变异大于种间;专食性物种遗传变异低,杂食性

物种遗传变异高;群体间遗传分化取决于地理隔离作用和生境异质性,距离越远分化越明显,生境异质性越高

遗传分化程度越高。
线粒体 DNA (mtDNA) 属于核外 DNA,具有分子结构简单,序列组成保守,不易发生突变,进化速度快,不

同区域进化速度存在差异的特点。 mtDNA 的较短的一个基因片段内就能包含种下水平乃至科水平的相关信

息,更适合于从种级甚至更高阶元水平上进行研究。 从 mtDNA 水平来研究昆虫种群的遗传和变异,将着眼点

集中于核外 DNA 的具体的某个基因或基因片段,以期通过单个基因的变异来进一步反应群体的变异特点,进
而反应群体间的遗传分化。 该技术已逐渐成为研究昆虫种群遗传结构的重要的新型分子标记,利用 mtDNA
作为标记进行的研究在过去的几十年中发展很快[1鄄9],目前己广泛应用于直翅目、膜翅目、双翅目、鞘翅目、鳞
翅目、同翅目、半翅目、原尾目等部分昆虫类群的系统发育、种群遗传变异和分化研究。

松毛虫是我国危害最严重的森林害虫之一。 其中南方以马尾松毛虫(Dendrolimus punctatus punctatus
Walker)分布最广,危害最重。 北方以油松毛虫(D. punctatus tabulaeformis Tsai et Liu),赤松毛虫(D. punctatus
spectabilis Butler)和落叶松毛虫(D. superans Butler)等连年成灾、危害最重。 不少学者相继运用分子杂交、同
工酶分析、RAPD 、AFLP、SSR 等多种手段对其亲缘关系和遗传结构与分化进行了大量的研究 [10鄄15],研究表明

前三者为同一个物种的不同亚种[14]。 但这些研究多是以总 DNA 为基础进行的而非通过单个的具体基因的

变异来反应种群的遗传变异和分化,且所用方法比较陈旧有些方法的稳定性差,结果可信度偏低。 因此本文

将选用昆虫线粒体 DNA 13 个编码蛋白质的基因中结构及功能研究最为清楚的 Cyt b 基因部分编码区为目的

基因,运用测序这一新型分析技术对松毛虫的不同种群的遗传结构进行研究,以期通过分析特定基因片段的

变异来探讨其遗传结构及影响因素,为松毛虫虫害的防防治提供科学依据。
1摇 材料与方法

1. 1摇 材料

1. 1. 1摇 试虫材料

实验以松毛虫的 5 个种群(包括马尾松毛虫、赤松毛虫各 1 个种群和油松毛虫亚种的 3 个种群)作为实验

材料,各种群供试样本数、种群信息及采集地信息见表 1。

表 1摇 松毛虫种群的采集地信息

Table 1摇 Origin of the tested Dendrolimus materials
种群
Populations

种群代码
Code

采集地点
Site

地理位置
Location

样本数
Samples

马尾松毛虫 D. punctatus punctatus Walker GYM 湖南桂阳县 E112毅29忆摇 N25毅55忆 3
赤松毛虫(亚种)D. punctatus spectabilis Butler SYC 辽宁沈阳 E119毅23忆摇 N41毅11忆 2
油松毛虫(亚种)D. punctatus tabulaeformis Tsai et Liu HTLZYC 河北平泉县黄土梁子油松纯林 E118毅46忆摇 N41毅27忆 9

PQYC 河北平泉县油松纯林 E118毅63忆摇 N41毅11忆 4
HTLZYH 河北平泉县黄土梁子油松混交林 E118毅45忆摇 N41毅14忆 5

8271 摇 生摇 态摇 学摇 报摇 摇 摇 31 卷摇



http: / / www. ecologica. cn

1. 1. 2摇 实验仪器

仪器:灭菌锅、水浴锅、离心机、电泳仪、PCR 仪、摇床、洁净工作台。
1. 2摇 方法

1. 2. 1摇 基因组 DNA 提取

本研究中所用的松毛虫样品均为室内羽化后直接冷冻的单头松毛虫成虫,取中后胸肌肉(去掉表皮约后

为 0. 1 g)置于提前预冷的研钵中,加入适量液氮迅速研磨成粉末置于 1. 5 mL Eppendof 管中参考 SDS鄄蛋白酶

K 消化法提取总 DNA。
DNA 提取结束后取 4滋L 所得基因组 DNA 用 0. 8%的琼脂糖检测,剩余的基因组 DNA-20益保存备用。

1. 2. 2摇 线粒体 DNA 细胞色素 b 片段 PCR 扩增

PCR 扩增的目标片段为线粒体 DNA 细胞色素 b(Cyt b)基因编码区中一段 DNA 序列,引物设计参考

Simon 等[16]。 引物序列为:
CB鄄1摇 5忆鄄TAT GTA CTA CCA TGA GGA CAA ATA TC鄄3忆
CB鄄2摇 5忆鄄ATT ACA CCT CCT AAT TTA TTA GGA AT鄄3忆

每一样品的扩增体积为 50滋L,内含 50ngDNA 模板溶液模板、引物 0. 20滋mol / L、dNTP 0. 3 mmol / L、Taq
DNA 聚合酶 2. 0U、Mg2+2. 5 mmol / L,PCR buffer 5滋L,加 ddH2O 补足至终体积 50uL。 扩增条件为:94益预变性

3 min,35 个循环,包括 94益变性 30s,55益退火 60 s,72益延伸 60 s,最后在 72益充分延伸 5 min,扩增产物用

1. 5 %的琼脂糖凝胶电泳检测。
1. 2. 3摇 PCR 产物回收、测序

由于所选目的片段较短采用单向测序即可获得满意结果,所以将扩增效果良好且足量的样品委托三博远

志生物有限公司进行测序。 序列分析仪为 ABI 公司 377 型全自动序列分析仪。
1. 2. 4摇 DNA 序列数据的处理

测序所得的每条序列利用 DNAStar 软件包中的 SeqMen 软件进行校对,舍弃两端低信号序列,对序列内部

每一微安再进行人工校对,以保证测序结构的准确性。 确定序列后,在 NCBI 中用 BLAST 进行相似性搜索,确
定所得序列是否为目标基因片段。 最后将这些序列用 Clustal W 软件对该基因序列及氨基酸序列进行比对。
用分子遗传分析软件 Mega 4. 1 计算不同序列间的可变位点、简约信息位点、转换颠换比值、遗传距离及各碱

基含量。 采用邻接法(neighbor鄄joining method,NJ)、最简约法(maximum parsimony,MP) 进行聚类分析。
2摇 结果与分析

2. 1摇 DNA 提取与基因测序

提取出的 DNA 用 0. 8 ℅的琼脂糖凝胶电泳检测,结果显示 SDS鄄蛋白酶 K 法提取的 DNA 带型整齐一致,
结构完整,几乎无降解现象(图 1)。

以总 DNA 为模板,利用引物对 CB鄄1 \CB鄄2 扩增,所有样品均得到一条特异 PCR 产物(图 2)约 500bp,且
3 次重复试验结果一致。 由此可以确定所得到的序列为 mtDNA Cyt b 基因序列,而非核中线粒体假基因,并
对扩增产物进行测序。
2. 2摇 Cyt b 基因序列组成及变异

所得序列截去引物及低信号序列全部对准后共获得 389bP 的序列。 氨基酸翻译分析表明所测定的序列

的第一个碱基为前一氨基酸密码子的第 2 位,为了便于分析,从第三位开始分析,因此序列共有长度 387bp,
共编码 129 个氨基酸。

将对准的 387bp 的序列采用 Mega 4. 1 软件进行碱基组成的分析,在已测定的松毛虫的细胞色素 b 基因

的序列中共有 387bp,不变位点的数目 348 个,变异位点数 39 个,简约信息位点 27 个,自裔位点 12 个,序列变

异性为 10. 1% 。 A,T,C,G 平均含量分别为 40. 1% 、33. 5% 、9. 5% 、16. 9% ,A+T 含量为 73. 6% (湖南桂阳种

群 73% 、辽宁沈阳种群 73. 8% 、河北种群 73. 6% ,种群间差异较小),而 G+C 含量为 26. 4% ,A+T 含量明显高
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于 G+C 含量,这与昆虫一般的核苷酸频率相一致。 在密码子的不同位点,碱基组成表现出很大的差异。 不同

密码子位点的核苷酸频率及 A+T 含量见表 2。

图 1摇 SDS鄄蛋白酶 K 法提取的 DNA 电泳图谱

摇 Fig. 1 摇 Electrophoresis photograph of DNA extracted by SDS鄄

protein K method

图 2摇 PCR 扩增检测结果

Fig. 2摇 Results of PCR amplification

M:标准 DNA 分子量 1、2、3 PCR 扩增产物

表 2摇 密码子不同位点碱基频率及碱基替换

Table 2摇 Nucleotide Frequency and Substitution of Coden in Vary Site

密码子位点 Codon sites T C A G A+T Ts Tv Ts / Tv

第一位 First 23 10. 0 46. 9 20. 0 69. 9 0 1 0

第二位 Second 31 17. 5 34. 0 17. 8 65 1 1 1. 33

第三位 Third 47 1. 1 39. 5 12. 8 86. 5 6 2 3. 04

总的碱基频率 total 33. 5 9. 5 40. 1 16. 9 73. 6 6 4 1. 45

从表 2 可看出:在密码子的第三位点,A+T 含量远高于 G+C 含量的偏向更加明显,而且在所有种群中,C
的含量特别少,只有 1. 1% ,且在种群间差异较小(0. 9%—1. 2% ),河北混交林种群密码子第三位点 C 的含量

为 0. 9% ,湖南桂阳种群密码子第三位点 C 的含量为 1. 0% ,辽宁沈阳种群和河北的两个纯林种群含量为

1郾 2% ,T 的使用特别频繁达到 47% 。 反映出 Cyt b 基因在密码子使用上具有偏向性。
运用 Mega4. 1 软件统计两两序列之间核苷酸转换(Ts)和颠换(Tv)数及其 R 值(Ts / Tv)的结果见表 3。

从表中可以看出松毛虫 Cyt b 序列的转换数多于颠换数,不同密码子位点的核苷酸替换也表现出了很大差

异,特别是在密码子第三位点,转换与颠换发生的频率均明显高于第一、二位点,转换占所有转换总数的

85郾 7% ,颠换占总颠换的 50% ,转换多于颠换。 湖南的桂阳种群、辽宁的沈阳种群间无明显差异,但在河北的

表 3摇 核苷酸不同位点的碱基频率及碱基替换

Table 3摇 The base frequency and substitution of nucleotide codes each sites

密码子位点 Codon sites ii Ts Tv R TT TC TA TG CC CA CG AA AG GG

平均 Avg 380 6 4 1. 45 139 1 3 0 37 1 0 152 5 63

第一位 First 130 0 1 0 30 0 1 0 13 0 0 61 0 26

第二位 Second 129 1 1 1. 33 39 0 0 0 23 0 0 44 0 13

第三位 Third 122 6 2 3. 04 59 1 2 0 1 0 0 48 5 14

摇 摇 ii:一致位点;Ts:转换数;Tv:颠换数;R:Ts / Tv
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3 个种群间密码子替换数差异较大:河北混交林种群有 5 个碱基发生替换,其中 4 个转换 1 个颠换,而两个纯

林种群均只有一个碱基发生替换且表现为转换,没有颠换发生,说明种群内不同群体间碱基变异大于种群间。
总体转换颠换之比为 1. 45,说明松毛虫种群该序列的碱基替换已达到饱和状态[17],序列差异数较少遗传结构

稳定。
2. 3摇 遗传距离分析

利用 Mega4. 1 软件,基于 Kimura 2鄄parameters 模型计算了两两序列间核苷酸的遗传距离,基于 p鄄distance
模型计算了氨基酸的遗传距离(表 4)。 由表 4 可知核苷酸遗传距离在 0. 000—0. 100 之间,氨基酸遗传距离

范围在 0. 000—0. 086 之间,两组数据一致显示湖南桂阳种群和沈阳种群遗传距离最大,说明这两个种群间出

现了遗传分化。

表 4摇 Cyt b 基因遗传距离成对比较(核苷酸,左下;氨基酸,右上)

Table 4摇 Pairwise distance of Cyt b gene sequence (nucleotides, lower triangle; amino acid, up triangle)

种群代码 Code GYM SYC HTLZYC PQYC HTLZYH

GYM 0. 086 0. 016 0. 016 0. 016

SYC 0. 100 0. 070 0. 070 0. 070

HTLZYC 0. 013 0. 094 0. 000 0. 000

PQYC 0. 013 0. 094 0. 000 0. 000

HTLZYH 0. 010 0. 091 0. 003 0. 003

2. 4摇 遗传密码和密码子的使用

用 Mega4. 1 软件统计松毛虫种群 mtDNA Cyt b 编码区的氨基酸组成(表 5)。 由表 5 可知所测基因序列

共编码 129 个氨基酸,其中有 11 个发生变异,占总数的 8. 5% 。 密码子以 A 结尾频率高,而第三位是 C 的密

码子使用较少,反映出 Cyt b 基因在密码子的使用上具有偏向性。 在密码子应用上,第一位为 A 的氨基酸(赖
氨酸 lysine[AAA]、天冬酰胺 asparagine[AAU])使用频率较高,这两种氨基酸占整个蛋白质氨基酸的 25. 63%
(Lys15. 00% ,Asn10. 63% )。 在 5 个种群中,谷氨酸(Glu)的含量很少,仅在沈阳种群(0. 78% )中有少量存

在,而在其它种群中则完全没有 Glu 的存在,说明各种群 mtDNA Cyt b 编码区的蛋白质氨基酸主要由除 Glu
以外的 19 种氨基酸组成,在氨基酸组成上具有一定偏向性。 除 Glu 以外的 19 种氨基酸在各种内的分布稳定

差异小,反映出种群间在氨基酸组成上的遗传差异较小。

表 5摇 cyt b 蛋白质序列氨基酸组成

Table 5摇 amino acid composition of cyt b protein sequences
种群代码

Code Ala Gys Asp Glu Phe Gly His Ile Lys Leu

GYM 3. 91 1. 56 0. 78 0. 00 1. 56 8. 59 0. 78 7. 81 15. 63 7. 81
SYC 3. 91 1. 56 0. 78 0. 78 2. 34 7. 81 0. 78 8. 59 14. 84 7. 03

HTLZYC 3. 91 1. 56 0. 78 0. 00 1. 56 8. 59 0. 78 7. 81 14. 84 7. 81
PQYC 3. 91 1. 56 0. 78 0. 00 1. 56 8. 59 0. 78 7. 81 14. 84 7. 81

HTLZYH 3. 91 1. 56 0. 78 0. 00 1. 56 8. 59 0. 78 7. 81 14. 84 7. 81
Avg 3. 91 1. 56 0. 78 0. 16 1. 72 8. 44 0. 78 7. 97 15. 00 7. 66

种群代码
Code Met Asn Pro Gln Arg Ser Thr Val Trp Tyr

GYM 6. 25 9. 38 5. 47 2. 34 0. 78 8. 59 3. 91 7. 03 3. 91 3. 91
SYC 5. 47 10. 94 5. 47 1. 56 0. 78 7. 81 3. 13 7. 03 4. 69 4. 69

HTLZYC 6. 25 10. 94 5. 47 2. 34 0. 78 7. 81 3. 91 7. 03 3. 91 3. 91
PQYC 6. 25 10. 94 5. 47 2. 34 0. 78 7. 81 3. 91 7. 03 3. 91 3. 91

HTLZYH 6. 25 10. 94 5. 47 2. 34 0. 78 7. 81 3. 91 7. 03 3. 91 3. 91
Avg 6. 09 10. 63 5. 47 2. 19 0. 78 7. 97 3. 75 7. 03 4. 06 4. 06
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2. 5摇 松毛虫不同种群的遗传距离聚类分析

采用 Mega4. 1 软件包的 NJ 法和 MP 法根据遗传距离进行聚类分析(图 3、4)。 可以看出用 NJ 法和 MP 法

两种方法所作聚类分析结果完全一致,能够反映出各种群间的关系。 总体上看,大致可分为 3 支:首先在河北

两个纯林种群形成 1 对姊妹群后再与混交林种群聚为 1 支,之后与湖南的桂阳种群聚第 2 支,最后与辽宁的

沈阳种群聚为第 3 支。 这一结果表明松毛虫不同种群间主要按照所处生态环境形成了一定的遗传分化。

图 3摇 最简约法构建松毛虫 Cytb 基因的聚类图

摇 Fig. 3 摇 MP dendrograms based on the Cyt b gene sequence of

Dendrolimus

图 4摇 邻接法构建的松毛虫 Cytb 基因的聚类图

摇 Fig. 4 摇 NJ dendrograms based on the Cyt b gene sequence of

Dendrolimus

3摇 讨论

本研究基于对 mtDNA Cyt b 基因部分序列的测定和分析,探讨了松毛虫不同种群间的遗传关系,结果表

明种群间的遗传差异比较小(理论依据是由于遗传距离在 0—0. 1 之间)。 通过对所测得的 Cyt b 基因部分序

列进行分析,结果表明松毛虫 Cyt b 序列的 A+T 平均含量为 73. 6% ,明显高于 G+C 含量(26. 4% ),与其它昆

虫相比较低[1,3],但仍高于昆虫 A+T 的平均值(64% )。 与其它文献报道的昆虫线粒体序列的结果较为一

致[18鄄19]。 在密码子第三位点的 A+T 含量高达 86. 5% ,较绢蝶(93. 4% )、意大利蜜蜂(95. 2% )以及果蝇

(93郾 8% )在该位点上的 A+T 含量低[20鄄22]。 表明 Cyt b 基因在碱基组成上具有明显的偏好性。 这种偏好性是

由于第三位点的突变大多属于同义突变,受到的自然选择压力较小,突变后易固定;第一、第二位点则

相反[23]。
从碱基替换的结果看序列间转换多于颠换,符合在动物线粒体基因进化中,碱基的替换主要以转换为主

的结论[24],同有关研究的结论相一致[25鄄27]。 转换颠换之比的平均值为 1. 45, Knight 等认为,转换颠换之比的

值若小于 2. 0,则此基因序列突变已达到饱和状态[17]。 说明所测序列的碱基替换已达到饱和状态。 从总体上

看碱基替换主要发生在密码子的第三位点,占变异总数的 85. 7% ,高于蝽亚科昆虫(73. 5% )、漠甲(74. 6% )、
低于家蚕、野家蚕(89. 74% ) [25,27鄄28],表现出极高的替换频率。 转换多发生在 A鄄G 间,颠换主要发生在 A鄄T
间,与戴金霞、李爱玲等人发现转换的发生主要以 C鄄T 为主的研究结果不一致[25,28]。 密码子以 A、T 结尾频率

高,这与果绳相同[29],笔者推测可能是因为序列 A+T 含量高所致。 第一位为 A 的氨基酸使用频率较高,同潘

兴丽的研究结果一致,谷氨酸仅存在于辽宁沈阳种群,表明在这些种类中,Cyt b 编码的这一部分的氨基酸序

列是由 19 种氨基酸组成。 除谷氨酸以外的 19 种氨基酸在种内分布都比较稳定,因此认为氨基酸的差异同种

群的关系不大。
基于 Kimura 2鄄parameters 模型和 p鄄distance 模型计算了 5 个种群松毛虫两两序列间核苷酸及氨基酸的遗

传距离得知两组数据一致显示湖南桂阳种群和沈阳种群遗传距离最大。 比较核酸的遗传差异和氨基酸遗传

差异的数值特点,从某种程度上反映出氨基酸序列要比核苷酸序列更保守更准确。
聚类分析结果(图 3,图 4) 与王兴红用 AFLP 方法所作的研究的聚类结果相似,笔者认为各种群间主要

按照所处生态环境而非地理距离形成了一定的遗传分化。 通过分析,河北的纯林种群和混交林种群首先聚为

一支这主要是因为它们同为油松毛虫亚种且采集地同为承德平泉,在地理距离上相聚较近、所处生态环境条

件相似度高所致。 但是之后先与桂阳种群聚为第二支之后才与沈阳种群聚为第三支,说明所处生态环境应该

是导致松毛虫不同种群间产生遗传分化的主要原因,因为就采集地的实际情况而言湖南桂阳和承德平泉的地

理距离较之辽宁沈阳更远,而与承德平泉的生态环境条件的相似度比辽宁沈阳更高,所以推断遗传分化的产
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生主要取决于所处生态环境。
本研究所选取的是 Cyt b 基因的部分片段,所测得的 Cyt b 基因片段中所含有的信息量有限,部分分支聚

类的置信值偏低,部分类群供试样品数量相对较少,因而建议在后续研究中,应加大供试样品数量并采用基因

全序列或多个基因序列的联合数据进行分析,以防止由部分序列变异的不均衡性而产生错误信息,以便得出

更准确的结论。
4摇 结论

(1) 所获得序列中仅有 39 个核苷酸发生变异,变异较小,松毛虫种群间的遗传距离小,在 0—0. 1 之间,
种间的遗传差异比较小。

(2) 松毛虫种群序列的碱基组成具有强烈的 A、T 偏向性(73. 6% ),在密码子的第三位点,这种偏向更加

明显(86. 5% ),A、T 偏向性在种群间无明显差异。 碱基替换主要发生在密码子的第三位点且以转换为主,种
群内碱基替换高于种群间。

(3) 松毛虫种群 mtDNA Cyt b 编码区密码子的使用也具有偏向性,该部分的蛋白质氨基酸主要由除谷氨

酸以外的 19 种氨基酸组成,氨基酸组成在种群间无明显差异。
(4) 松毛虫种群的遗传分化与所处生态环境条件有关。
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